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ز ( اGrowth Regulatory Factor, GRFرشد ) کنندهتنظیمعوامل 

ظت فاکتورهای رونویسی اختصاصی در گیاهان هستند دارای دو دمین حفا

باشند. اعضاء این خانواده ژنی در فرآیندهای می WRCو  QLQشده 

 نهای محیطی و هورمومختلف زیستی مانند رشد و نمو و پاسخ به تنش

 وگندم شناسایی  GRFی خانواده هاژننقش دارند. در این مطالعه 

با استفاده  GRFی هاژنبیوانفورماتیکی بررسی شدند. شناسایی  صورتبه

ه، های حفاظت شدانجام و در ادامه روابط تکاملی، موتیف BlastPاز 

عه شد. ی شناسایی شده مطالهاژنو بیان  یشناسیهست miRNA، برپیش

( بر اساس جستجوی TaGRF1-30) TaGRFژن  30مطالعه در این 

ار کروموزوم قر 12ژنوم گندم شناسایی شدند که بر روی  داده گاهیپا

د. بندی شدندسته رگروهیز 6داشتند و بر اساس روابط فیلوژنتیکی در 

ها از نظر ساختار ژنی مشابه و تمامی آن رگروهیزهر  TaGRFی هاژن

اگزون بودند.  5تا  2( و QLQو  WRCه )دارای دو موتیف حفاظت شد

راحل مها و ها، هورمونبا توجه به شناسایی عناصر تنظیمی پاسخ در تنش

دهای زیستی در بسیاری از فرآین هاژن، این برپیشرشد و نمو در ناحیه 

دارای جایگاه هدف برای  TaGRFژن  26گندم نقش دارند. همچنین 

miRNA396  بودند. اطلاعاتRNA-seq داده گاهیپا expVIP  نشان

 تظاهر بالایی در TaGRF7و  TaGRF1 ،TaGRF4ی هاژنداد که 

نه های ریشه، ساقه، برگ، سنبله و دادر بافت زایشی و رویشی مراحل

 جزبهگندم  GRFی هاژنها نشان داد که تمامی داشتند. همچنین این داده

TaGRF16 این مطالعه  تظاهر داشتند. نتایج در مرحله زایشی سنبله

 ی اینبرای طراحی مطالعات کارکرد ازیموردناطلاعات تکاملی و کارکردی 

 سازد.خانواده ژنی را فراهم می

 

واده ژنی، ، خانداده گاهیپابیان ژن، بیوانفورماتیک،  کلیدی:های واژه

 .فیلوژنتیک

 

Growth regulating factors (Growth Regulatory Factors) 

are plant-specific transcription factors which contain 

two conserved domains, QLQ and WRC. Members of 

this family are involved in diverse biological and 

physiological processes, such as growth, development 

and stress and hormone responses. In this study, wheat 

GRF genes were identified and analysis by 

bioinformatics methods. GRF genes identification was 

performed by blastP. Then evolutionary relationships, 

gene structure, promoter, miRNA, gene ontology and 

expression of identified genes were analyzed. 30 

TaGRFs (TaGRF1–30) distributed on 12 chromosomes 

were identified by searching wheat genome database 

and were clustered into six subgroups according to their 

phylogenetic relationships. TaGRFs belonging to the 

same subgroup shared a similar motif composition and 

gene structure. They all contain two conserved motifs 

(QLQ and WRC) and have 2–5 exons. Due to the 

identification of stresses, hormones and tissue specific 

cis elements in the TaGRFs promoter, these genes are 

involved in many biological processes of wheat. 

MiR396 target analysis indicated that 26 GRFs mRNA 

contained miRNA396 target position in wheat. RNA-

seq data from the expVip database showed that 

TaGRF1, TaGRF4 and TaGRF7 were strongly 

expressed in root, shoot, leave, spike and grain in 

vegetative and reproductive stages. This data also 

indicated that all TaGRF genes except TaGRF16 were 

expressed in vegetative stage of spike. The results of 

this study provide the evolutionary and functional 

information needed for Design of functional studies of 

this gene family. 
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( در گندم GRFکننده رشد )های عوامل تنظیمژنمطالعه فیلوژنتیکی، ساختاری و بیانی 

(Triticum aestivum L.بر مبنای روش ) هایin silico  
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 مقدمه
عوامل رونويسی بسیار متنوع بوده و کارکردهای 
متفاوتی در موجودات زنده بر عهده دارند. اين عوامل 

 صورتبههای اصلی بیان ژن، کنندهتنظیم عنوانبه
ی برپیش هاختصاصی به عناصر تنظیمی سیس ناحی

ی يوکاريوتی متصل شده و از اين طريق موجب هاژن
شوند فعال شدن يا ممانعت از فرآيند رونويسی می

(Zhao et al., 2019) نوع خانواده ژنی  60. بیش از
مربوط به فاکتورهای رونويسی در گیاهان شناسايی و 

. تخمین زده (Jin et al., 2016)مطالعه شده است 
ی هاژنی يوکاريوتی هاژندرصد  7تا  4شود که می

ها با TFها باشند. در حالت کلی تعداد TFکدکننده 
میزان پیچیدگی موجود زنده دارای همبستگی است 

(Hughes, 2011) تا به امروز بسیاری از .
، GRAS ،bZIP ،ERFمانند  TFهای خانواده

SBP-box ،WRKY ،NAC ،CBF  بسیاری و ... در
 ;Shan et al., 2020اند )از گیاهان بررسی شده

Mirzaei et al., 2020; Mathur et al., 2020;. 
Zhang et al., 2020; Zheng et al., 2019;. 

Sanjari et al., 2019; Hu et al., 2020.) 
عوامل  1(GRFرشد ) کنندهتنظیمعوامل 

رونويسی اختصاصی گیاهی هستند که نقش مهمی 
در تنظیم رشد و نمو گیاهان دارند. اولین عضو اين 

( شناسايی شده است که OsGRF1خانواده در برنج )
رد برلین نقش دایج واسطهبهدر طويل شدن ساقه 

(van der Knaap et al., 2000)های . پروتئین
GRF  دارای دو ناحیه حفاظت شدهQLQ  وWRC 

تشكیل  نهیدآمیاس 30از حدود  QLQباشند. دمین می
-شده گلوتامینحفاظت یهانهیدآمیاسو دارای  شده

 است Q2LX3OXگلوتامین با الگوی -لوسین
(Omidbakhshfard et al., 2015) دمین .QLQ 

                                                                     
1. Growth Regulatory Factor 

دارای تشابه با بخش انتهای آمینو پروتئین 
SWI/SNF  دمین استمخمر .QLQ  در اين پروتئین

 SWI/SNF chromatinبا جز ديگر کمپلكس 

remodeling ATPase  میانكنش دارد لذا فرض
نیز  GRFهای در پروتئین QLQگرفته شد که دمین 

ند که رابط میانكنش در گیاهان است. مطالعات نشان داد
QLQ کنندگی رونويسی خود را از طريق نقش فعال

)  GRF کنندهفعالمیانكنش پروتئین.پروتئین با عوامل 
GIFکند ( ايفا می(Kim and Tsukaya 2015; 

Choi et al., 2004). 
بوده و  اسیدآمینه 44دارای حدود  WRCدمین 

دو ويژگی مشخص دارد. اين دمین دارای موتیف 
3CH  انگشت روی( با الگوی(H2CX10CX9CX 

یدين آن های سیستئین و هیستاسیدآمینهکه  است
های اسیدآمینهباشند. همچنین ساير حفاظت شده می

باشند. دمین اين دمین بازی )آرژنین و لیزين( می
WRC  يک دمین اختصاصی گیاهی بوده و توانايی

 واسطهبهرا دارد که اين عمل  DNAاتصال به 
 Kim and Tsukaya) شودانجام می CH3موتیف 

2015) . 
مطالعات اولیه صورت گرفته در مورد کارکرد 

GRF نقش مثبت اين فاکتورهای  دهندهنشانها
بعدها  حالنيباا. استرونويسی در نمو ساقه و برگ 

های ها در ساير جنبهGRFمشخص گرديد که 
دهی، نمو بذر و ريشه و کنترل زيستی گیاه مانند گل

رشد گیاه در شرايط تنش محیطی نقش دارند 
(Hewezi et al., 2012; Omidbakhshfard et 

al., 2015) ی هاژن. در حالت کلیGRF  بیان
های فعال از نظر رشد و نمو مانند بالايی در بافت

های نابالغ و نوک شاخساره دارند غنچه گل، برگ
(Kim et al., 2003; Wang et al., 2014) .
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ی هاژن 1های انتقال ژن و فرابیاناستفاده از روش
GRF د است. فرابیان ژن تائید کننده اين کارکر

AtGRF1  موجب افزايش وزن گل و اندازه بذر
. انتقال ژن (Van Daele et al., 2012)گرديد 
GRF8  مثبتی بر اندازه  ریتأثکلم به آرابیدوپسیس

 ,.Wang et al)ها داشته است  ها و ساير اندامبرگ

نقش مثبت اين  دهندهنشان. گرچه مطالعات (2014
، فرابیان ژن حالنيباادر رشد گیاهان بود  هاژن

GRF10  ذرت موجب کاهش اندازه برگ و ارتفاع
. مكانیسم ارائه (Wu et al., 2014)گیاه شده است 

 GRF وسیلهبهشده در مورد تنظیم تكثیر سلولی 
ريق سرکوب بیان از ط هاژندهد که اين نشان می

است نقش خود را ايفا  GAکه بازدارنده  KNOXژن 
با  KNOX. ژن (Kuijt et al., 2014)کنند می

-S سیكل اکسیداز در GA20سرکوب ژن کلیدی 
و با کنترل سطح بیان ( SAM) متیونین آدنوزيل

GA2  1اکسیداز (کنندهبيتخر GA نقش خود را )
 Bolduc and Hake 2009; Rosin)کنند ايفا می

et al., 2003). 
يابی ژنوم گیاهان، های اخیر با توالیدر سال

ها مانند در بسیاری از گونه GRFخانواده 
 ,.Cao et al)گور، صنوبر آرابیدوپسیس، برنج، ان

، توتون (Wang et al., 2014)، کلم (2016
(Zhang et al., 2018) خیار ،(Zhou et al., 

، (Khatun et al., 2017) یفرنگگوجه، (2018
 Liu et)، پرتقال (Zhao et al., 2019) ینیزمبادام

al., 2016) کلزا ،(Ma et al., 2017) سويا ،
(Chen et al., 2019)  و چای(Wu et al., 2017) 

است. اين مطالعات عموماً بر مبنای مطالعه شده 
ها و باشند لذا از روشمی in silicoهای روش

های محاسباتی آنالیزهای بر مبنای کامپیوتر و روش

                                                                     
1. Overexpression 

 عنوانبه(. گندم Amberg, 2013شود )استفاده می
شود که يكی از گیاهان زراعی بسیار مهم شناخته می

اده های زراعی را به خود اختصاص ددرصد زمین 17
، کل تولید غلات دنیا در FAOاست. مطابق گزارش 

میلیارد تن بوده است که  2.59معادل  2018سال 
 Xiao) استمیلیون تن آن مربوط به گندم  722.4

et al., 2019) از نظر ژنتیكی گندم يک .
( با 2n=6x=42, AABBDDآلوهگزاپلوئید )

. نتیجه اين سطح استتاريخچه تكاملی پیچیده 
پلوئیدی و روابط تكاملی، اندازه بزرگ ژنوم اين گیاه 

رغم اين جفت باز است. علی گیگا 17که حدود  است
يابی ژنوم گندم انجام گرفته و حجم ژنوم، اخیراً توالی

ارزش در اختیار متخصصان و محققان علوم فرصت با 
. با (Wang et al., 2016)زيستی قرار داده است 

در رشد و نمو گیاهان،  GRFی هاژنتوجه به نقش 
تواند برای شناسايی اين خانواده ژنی در گندم می

مفید  2فناوریاستفاده در اهداف اصلاحی و يا زيست
بر اساس  GRFباشد. در اين مطالعه خانواده ژنی 

های بیوانفورماتیكی در گندم شناسايی شده و روش
ی، ساختار ژنی، مشخصات عمومی، روابط تكامل

های حفاظت شده، عناصر تنظیمی ناحیه موتیف
 هاژنبر بیان اين  مؤثرهای miRNAو  برپیش

گندم در  GRFی هاژنمطالعه گرديد. همچنین بیان 
های ها و مراحل نموی مختلف بر اساس دادهبافت

RNA-seq های اطلاعاتی ارزيابی موجود در بانک
 شد. 

 

 هامواد و روش
  GRFی هاژننوم گندم برای شناسایی جوی ژتجس

 IWGSCهای ژنومی مربوط به گندم )نسخه داده

RefSeq v1.1 در پايگاه داده )Ensembl Plants 

                                                                     
2. Biotechnology 
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(http://plants.ensembl.org/index.html )جهت 
استفاده شد. جهت اين  GRF هایپروتئین شناسايی

آرابیدوپسیس  GRFکار از توالی پروتئین 
(AtGRF1-AtGRF9( و برنج )OsGRF1-

OsGRF12 )توالی اولیه جهت  عنوانبهblastP  با
10-e≤E. Value  شد.  در پايگاه داده مذکور استفاده

های تكراری ها، توالیپس از دريافت تمام توالی
های پروتئینی از لحاظ حذف شدند. در ادامه توالی

 WRC( و PF08880) QLQهای دومینوجود 
(PF08879 با استفاده ) از پايگاه دادهPfam 
(https://pfam.xfam.org/ارزيابی شدند. تنها ) 

 عنوانبه WRC و QLQ دمین دو هر حاوی هایتوالی
گندم در نظر گرفته شدند.  GRFاعضاء خانواده ژنی 

جايگاه فعالیت اين عوامل رونويسی در سلول با استفاده 
 Deeplocاز سرور 

(http://www.cbs.dtu.dk/services/DeepLoc )
  ProtParamبینی شد. ابزار پیش

(https://web.expasy.org/protparam/ برای )
مانند  GRFهای های عمومی پروتئینبررسی ويژگی

وزن مولكولی، نقطه ايزوالكتريک، و طول پروتئین 
-دمین یشدگحفاظتاستفاده شد.  جهت بررسی میزان 

 ClustalW، ابتدا با استفاده از WRCو  QLQهای 
گندم انجام  GRFهای سازی توالی پروتئینرديفهم

(https://www.genome.jp/tools-bin/clustalw )
 از شده حفاظت اسیدهای آمینه ارزيابی و در ادامه برای

 .شد استفاده Bioedit افزارنرم
 

 درخت تکاملی و ساختار ژنی

های GRFسازی توالی پروتئین رديفهم
برنج،  GRFهای الیشده گندم با توشناسايی

 ClustalWآرابیدوپسیس و سويا با استفاده از 
(https://www.genome.jp/tools-bin/clustalw) 

انجام شد. رسم درخت فیلوژنتیكی با استفاده از 

و رسم  MEGA7 (Kumar et al., 2016) افزارنرم
ترين نزديک درخت فیلوژنتیكی بر اساس الگوريتم

ها انجام شد. صحت درخت فیلوژنتیكی رسم همسايه
شده بر اساس ارزيابی توپولوژی درخت رسم شده و 

انجام گرفت. ساختار ژنی  1استرپنیز آزمون بوت
)تعداد و طول اگزون/اينترون( و فاز اسپلايسینگ 

فاده از سايت گندم با است GRFخانواده ژنی 
GSDS2.0 (http://gsds.cbi.pku.edu.cn/ )

ژنومی و توالی  DNAبررسی شد. اين سرور توالی 
 موردنظرناحیه کد کننده هر ژن را بررسی و اطلاعات 

 کند.را ارائه می
 

های درگیر با miRNAو شناسایی  برپیشآنالیز 

 GRFی هاژن

، GRFی هاژن برپیششناسايی عناصر سیس  منظوربه
گندم به طول  GRFی هاژنکدون شروع  بالادست

 يیشناساتعريف و  برپیشعنوان باز به جفت لویک 1.5
 PlantCareعناصر سیس در 

(http://bioinformatics.psb.ugent.be/webtools 

/plantcare/html/بینی( انجام شد. پیش 
miRNAاز پس بیان تنظیم در که هايی  
هستند با استفاده از دخیل  GRF یهاژن رونويسی

 psRNATargetداده  پايگاه
(http://plantgrn.noble.org/psRNATarget/ 

home.انجام شد  ) 
 
در مراحل نموی بر اساس  GRFی هاژنبیان 

شناسی و آنالیز هستی RNA-seqهای داده

(Gene Ontology) 

گندم در  GRFی هاژنبررسی پروفايل بیانی 
 های ه از دادههای مختلف با استفادبافت

                                                                     
1. Bootstrap 
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RNA-seq  پايگاه دادهexpVIP  انجام شد
(http://www.wheat-expression.com/ .) 

 TPMصورت لگاريتم بر مبنای دو ها بهداده
های ريشه  مربوط به بافت 1)رونوشت در هر میلیون(

ای، رويشی  و زايشی، ساقه/برگ در مراحل گیاهچه
نبله در زايشی، س ای، رويشی ودر مراحل گیاهچه

 .استمراحل رويشی و زايشی و بذر در مرحله زايشی 
افزار نرم gplotsرسم نقشه حرارتی با استفاده از بسته 

R  یشناسیهستانجام شد. آنالیز (GO )ی هاژن
GRF افزار گندم با استفاده از نرمTBtools  و بر

گندم موجود در  یشناسیهستهای اساس عبارت
 انجام شد. Ensembl Plantsپايگاه داده 

 

 نتایج و بحث
 هاهای آنگندم و ویژگی GRFی هاژنشناسایی 

ن( و ژ 9آرابیدوپسیس ) GRFی هاژنتوالی پروتئین 
از طريق  (Cao et al., 2016)ژن(  12برنج )

های گندم در GRFبرای شناسايی  BlastPالگوريتم 
 استفاده شد. پس از Plant ensemble داده گاهيپا

ها با هدف حذف نتايج تكراری، بررسی توالی
های دارای دمین GRFهای شناسايی پروتئین

 30مشخص کرد که  WRCو  QLQحفاظت شده 
 ننواعبهتوالی دارای هر دو دمین مذکور بوده و لذا 

 .(1گندم در نظر گرفته شدند )شكل  GRFی هاژن
 GRFی هاژن وسیلهبههای کدشده پروتئین

يی های فیزيكوشیمیاگندم از نظر اندازه و ويژگی
 (. 1متفاوت بودند )جدول 

 611تا  211های اين خانواده در دامنه طول پروتئین
باشند. علاوه بر اين نقطه اسیدآمینه متغیر می

تا  34/22( و وزن مولكولی )9/9تا  72/4ايزوالكتريک )
ژن  7. استها نیز بسیار متنوع کیلو دالتون( آن 42/64

                                                                     
1. Transcript per million 

GRF  شناسايی شده در گندم دارایpI  می 7کمتر از-

توانند از نظر کارکردی نسبت به ساير باشند، لذا می
 ,.Zhao et al)گندم متفاوت باشند  GRFهای ژن

های گندم های فیزيكوشیمیايی پروتئین. ويژگی(2019
های تا حدود زيادی مشابه به خصوصیات پروتئین

GRF  استدر ساير گیاهان. 

در توتون  GRFهای طول پروتئین مثالعنوانبه
و  538تا  432، کلزا 538تا  247، کلم 610تا  214
 pI. همچنین است اسیدآمینه 630تا  268زمینی بادام

، کلزا 32/9تا  44/6، کلم 31/10تا  96/5توتون 
. وزن است 94/9تا  61/6زمینی و بادام 52/9تا  45/6

 لویک 60تا  20ها در دامنه مولكولی اين پروتئین
 ,.Wang et al., 2014; Ma et al) است دالتون

2017; Zhang et al., 2018; Zhao et al.,. 
حاکی  هاژن.بررسی جايگاه کروموزومی اين (2019

ژن و  B ،8ژن؛ ژنوم  A ،12از آن است که در ژنوم 
وجود دارند. همچنین در  GRFژن  D ،10در ژنوم 

 7و  6، 4، 2های کروموزوم Dو  A ،Bهر سه ژنوم 
 GRFی هاژن یگذارنامبودند.  GRFی هاژندارای 

ها می آنشناسايی شده بر اساس جايگاه کروموزو
 TaGRF30تا  TaGRF1انجام و بر اين اساس از 

مربوط به نام علمی  Taشدند که در آن  یگذارنام
؛ شكل 1)جدول  است( Triticum aestivumگندم )

ای و تاندم از جمله عوامل مضاعف شدگی قطعه(. 2
های ژنی و تكامل ژنوم در ايجاد خانواده رگذاریتأث

 Moore and Purugganan)شود محسوب می

تواند به علت حادث می شدهمشاهده. تفاوت (2003
در طی  GRFی هاژنشدن مضاعف شدگی در 

 GRFی هاژنتكامل گیاهان باشد و لذا تعداد 
باشد.  افتهيشيافزا ترکوچکگیاهان با ژنوم 

 8و  4در آرابیدوپسیس و هلو به ترتیب  مثالعنوانبه
 ,.Cao et al)شدگی قرار دارد ژن در ناحیه مضاعف

2016). 
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 گندم.  GRFهای در پروتئین WRCو  QLQهای سازی دمینهمرديف .1شكل 

 .است Bioeditافزار اند. تصوير بر اساس نرمشده مشخص شدهاظتحفشده و نیمهحفاظت نهیآماسیدهای 
 
 
 

 شناسايی شده در گندم. GRFی هاژنمشخصات ژنومی و پروتئینی  .1جدول 
Accession Number 

Gene 
Name 

Chromosome 
Gene 
Start 

Gene 
End 

Protein 
Length 

Molecular 
Weight (kD) 

Isoelectric 
Point 

Localization 

TraesCS2A02G238700 TaGRF1 2A 323528641 323530709 319 34.68 4.89 Nuclear 
TraesCS2A02G398300 TaGRF2 2A 651752444 651753590 225 23.82 9.82 Nuclear 
TraesCS2A02G435100 TaGRF3 2A 687048698 687052485 384 42.32 6.76 Nuclear 
TraesCS2B02G256600 TaGRF4 2B 298324714 298327379 263 28.16 4.72 Nuclear 
TraesCS2B02G416300 TaGRF5 2B 594982278 594983776 227 24.07 9.82 Nuclear 
TraesCS2B02G458400 TaGRF6 2B 653016354 653019980 387 42.45 7.01 Nuclear 
TraesCS2D02G246600 TaGRF7 2D 288225741 288228187 264 28.18 4.76 Nuclear 
TraesCS2D02G395900 TaGRF8 2D 506941472 506942539 229 24.22 9.57 Nuclear 
TraesCS2D02G435200 TaGRF9 2D 546208318 546212200 391 42.78 7.04 Nuclear 
TraesCS4A02G255000 TaGRF10 4A 567181384 567185511 607 63.95 6.87 Nuclear 
TraesCS4A02G291500 TaGRF11 4A 594532829 594535533 408 45.32 9 Nuclear 
TraesCS4A02G434900 TaGRF12 4A 705509912 705513259 371 39.94 8.5 Nuclear 
TraesCS4B02G060000 TaGRF13 4B 51679625 51683720 611 64.42 6.72 Nuclear 
TraesCS4D02G020300 TaGRF14 4D 8777205 8779937 415 45.99 8.82 Nuclear 
TraesCS4D02G059600 TaGRF15 4D 35476875 35481038 578 61.16 6.58 Nuclear 
TraesCS6A02G174800 TaGRF16 6A 188250927 188252018 315 33.6 8.12 Nuclear 
TraesCS6A02G257600 TaGRF17 6A 479833651 479834702 212 22.59 9.54 Nuclear 
TraesCS6A02G269600 TaGRF18 6A 496010434 496017229 408 43.45 7.65 Nuclear 
TraesCS6A02G335900 TaGRF19 6A 568515906 568517951 409 44.78 7.22 Nuclear 
TraesCS6B02G267500 TaGRF20 6B 481089083 481090143 211 22.34 9.64 Nuclear 
TraesCS6B02G296900 TaGRF21 6B 532899954 532903804 406 43.43 8.46 Nuclear 
TraesCS6B02G366700 TaGRF22 6B 639532839 639534932 410 44.72 7.21 Nuclear 
TraesCS6D02G238900 TaGRF23 6D 339389350 339390413 215 22.75 9.9 Nuclear 
TraesCS6D02G245300 TaGRF24 6D 347433246 347436961 409 43.62 8.16 Nuclear 
TraesCS6D02G315700 TaGRF25 6D 423814859 423816885 414 45.26 7.24 Nuclear 
TraesCS7A02G049100 TaGRF26 7A 22937762 22943978 370 40.16 8.78 Nuclear 
TraesCS7A02G165600 TaGRF27 7A 121056090 121057606 309 34.21 8.55 Nuclear 
TraesCS7B02G070200 TaGRF28 7B 76903837 76905287 316 34.88 8.55 Nuclear 
TraesCS7D02G044200 TaGRF29 7D 22586526 22589173 368 39.89 8.57 Nuclear 
TraesCS7D02G166400 TaGRF30 7D 117132680 117134270 320 35.4 8.26 Nuclear 

 

 

 
 



 51 ... رشد  کنندهمیعوامل تنظ یهاژن یانیو ب یساختار ،یكیلوژنتیمطالعه فمحمديان روشن:  

 

 

 
 های گندمبر روی کروموزوم TaGRTی هاژنالگوی توزيع  .2شكل 

 

 

 
 

زمینی و کلزا وتون، بادام. گندم، تاست GRFنكته ديگر که بايد به آن توجه کرد رابطه سطح پلوئیدی و تعداد ژن 
 هایئیدی و مضاعف شدگیپلوتوان گفت پلیرا دارند بر اين اساس می GRFی هاژنپلوئیدی بوده و بیشترين پلی

 .تاسان با اندازه ژنوم متفاوت در گیاه GRFی هاژناحتمالی عامل اصلی تفاوت در تعداد 
 

 فیلوژنتیک و ساختار ژنی

واده توالی پروتئینی خان گندم با استفاده از رسم درخت فیلوژنتیكی GRFی خانواده هاژنمطالعه رابطه تكاملی 
GRF ( رسم شد. بر اين اساس  22ژن( و سويا ) 9ژن(، برنج ) 9گندم، آرابیدوپسیس )توالی  73ژنGRF  گیاهان

 4ه سه با داشتن زير گرو وترين ژن بزرگ 16زيرگروه يک با (. 3زير گروه تقسیم شدند )شكل  6په و دولپه به لتک
. زير استپسیس، برنج و سويا يی از گندم، آرابیدوهاژنشامل  6و  2های . زيرگروهاستين زير گروه ترکوچکژن 

ده است. گروه سه و چهار ژن گندم تشكیل ش 6ژن سويا و  6شامل دو ژن از برنج، دو ژن از آرابیدوپسیس،  2گروه 
ی دو ژن از هر دارا 3روه گی سويا و آرابیدوپسیس است. زير هاژنوی ای بوده و تنها حااختصاصی گیاهان دولپه

يجاد هار را اچيا گروه دو ژن آرابیدوپسیس و چهار ژن سو کهیدرحال استکدام از گیاهان آرابیدوپسیس و سويا 
 (.3اند )شكل کرده

 آرابیدوپسیس GRFی اهژنفاقد  حالنيباا استلپه و دولپه گیاهان تک GRFی هاژنگروه يک اگرچه شامل 
ی سويا هاژنگروه يک فاقد  ژن سويا ايجاد شده است. گروه پنج بر خلاف زير 6ژن برنج و  2ژن گندم،  8بوده و از 

 GRFهای يرگروه(. ز3)شكل  است( AtGRF9ژن برنج و تنها يک ژن آرابیدوپسیس ) 3ژن گندم،  9بوده و شامل 
زمینی و پرتقال اشاره دامدر خیار، با GRFی هاژنر مطالعات مربوط به لپه در سايلپه و دواختصاصی گیاهان تک

های گروه. از نظر تكاملی وجود زير(Zhou et al., 2018; Zhao et al., 2019; Liu et al., 2016)شده است 
ی هانژتی برای متفاو ز انشقاق حادث شده مسیر تكاملیلپه يا دولپه حاکی از اين امر است که پس ااختصاصی تک

GRF اضافه  اعف شدگیثر مضاتعدادی ژن در گیاهان حذف يا بر  لپه و دولپه طی شده است و احتمالاًدر گیاهان تک
 (.Cao et al., 2020اند )شده
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 گندم، سويا، برنج و آرابیدوپسیس.  GRFدرخت تكاملی پروتئین  .3شكل 

 شد. رسم MEGA7 افزارنرمانجام و سپس درخت فیلوژنتیكی با  ClustalWها با ابزار الاينمنت توالی
 

 

 
 

 

 
 

 
 

 

 

های ساختاری يابی به تفاوتدست منظوربه
از  هاژناينترون -، الگوی اگزونTaGRFی هاژن

( نسبت به CDSطريق مقايسه توالی کد کننده )
ژنومی هر ژن رسم شد. بر اين اساس  DNAتوالی 

اگزون دارند  5تا  2ی مذکور هاژنمشخص شد که 
(. بیشترين طول ژن مربوط به ژن 4)شكل 

TaGRF12 همچنین هر سه فاز اينترونی است .
 مشاهدهقابلصفر، يک و دو در اين خانواده ژنی 

 30درصد، فاز دو  68های فاز يک اينتروناست. 
های خانواده ژنی درصد اينترون 2درصد و فاز دو 

TaGRF (. فاز اينترونی 4اند )شكل را تشكیل داده

صفر، يک و دو به ترتیب به درج يک اينترون بین دو 
کدون متوالی، بین باز اول و دوم کدوم و بین باز دوم 

 . (Kaur et al., 2016)و سوم يک کدون اشاره دارد 
نوع فاز اينترونی رابطه مستقیمی با میزان حفاظت 
شدگی توالی در جايگاه اسپلايسینگ دارد. بیشترين 
میزان حفاظت شدگی به ترتیب برای فاز صفر، يک و 

. در مورد خانواده ژنی (Yan et al., 2019) استدو 
TaGRF  اگرچه در هر گروه تعداد اگزون و اينترون و

 حالنيباافاز اينترونی تا حدود زيادی مشابه است 
 مثالعنوانبه(. 4هايی نیز وجود دارد )شكل تفاوت

، TaGRF4 ،TaGRF3 ،TaGRF6ی هاژن
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TaGRF21 ،TaGRF24  وTaGRF18  دارای
باشند. اين می 212ونی چهار اگزون و الگوی فاز اينتر

 TaGRF12 ،TaGRF26در حالی است که سه ژن 
 12از سه اگزون با فاز اينترونی  TaGRF24و 

رسد برای اين سه ژن در اند. به نظر میتشكیل شده
طی تكامل حذف اينترون حادث شده است و طی آن 
اينترون شماره يک با فاز اسپلايسینگ دو حذف و 

اند. لذا علاوه بر یب شدهاگزون يک و دو باهم ترک
ها و فاز اينترونی، طول اگزون تفاوت در تعداد اگزون

ی هاژنيک اين سه ژن از طول اگزون يک ساير 
 (.4اين کلاستر فیلوژنتیكی بیشتر است )شكل 

 
عناصر تنظیمی و تنظیم بیان پس از رونویسی 

 TaGRFی هاژن

یه بیان و کارکرد ژن بر اساس عناصر تنظیمی سیس ناح
شود و لذا اين عناصر نقش ی آن تعیین میبرپیش

ها در طی رشد و نمو و نیز مهمی در کنترل بیان ژن
 Koul)های مختلف دارند ها و هورمونپاسخ به تنش

et al., 2019) .شناسايی عناصر تنظیمی در  منظوربه
 بالادستجفت باز  TaGRF ،1500های ژن برپیش

های مذکور در سرور کدون شروع هر يک از ژن
PlantCare  .از عناصر تنظیمی  نظرصرفارزيابی شد

و نیز  TATA-boxو  CAAT-boxعمومی مانند 
های درگیر در عناصر تنظیمی پاسخ به نور، سیس المنت

های نموی در ها و فرآيندها، تنشهورمونپاسخ به 
گندم شناسايی شد. اين عناصر  GRFهای ژن برپیش

در پاسخ به خشكی، سرما، زخم، الیسیتور، جیبرلین، 
آبسیزيک اسید، اکسین، اتیلن، سالیسیلیک اسید، متیل 
جازمونات و نیز بیان اختصاصی در مريستم، آوند چوبی، 

 (. 2بذر و ... نقش دارند )جدول 

 

 
ی، با جعبه آب رون و به ترتیبها و اينتدست، اگزونگندم. ساختار ژن در سه بخش بالادست/پايین GRFساختار ژنی مربوط به . 4شكل 

 .استاند. اعداد روی هر ژن نشان دهنده فاز اينترونی جعبه قرمز و خط صورتی نشان داده شده
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 هابرای آن شدهارائهگندم و کارکرد  GRFی هاژن برپیشعناصر سیس ناحیه  .2جدول 

 کارکرد عناصر سیس کارکرد عناصر سیس

AC-I xylem specific expression ERE ethylene-responsive element 
AC-II xylem specific expression GARE-motif gibberellin-responsive element 
CAT-box element related to meristem expression P-box gibberellin-responsive element 
CCGTCC motif cell cycle and cell proliferation response TCA-element involved in salicylic acid responsiveness 
CCGTCC-box growth and development responsive TGACG-motif nvolved in the MeJA-responsiveness 
circadian element involved in circadian control TGA-element auxin-responsive element 
dOCT related to meristem specific activation ARE essential for the anaerobic induction 
GC-motif involved in anoxic specific inducibility DRE core drought response 
motif I cis-acting regulatory element root specific DRE1 drought response 
MSA-like involved in cell cycle regulation LTR involved in low-temperature responsiveness 
O2-site involved in zein metabolism regulation MBS involved in drought-inducibility 
RY-element involved in seed-specific regulation MYB water response, drought response 
ABRE involved in the abscisic acid responsiveness MYB recognition site Water deficit, ABA 
ABRE3a involved in the abscisic acid responsiveness MYC drought response 
ABRE4 involved in the abscisic acid responsiveness STRE stress-response element 
as-1 salicylic acid and oxidative stress-responsive TC-rich repeats involved in defense and stress responsiveness 
AuxRR-core involved in auxin responsiveness W box elicitor responsive cis-element 
CARE ABA response, GA response WRE3 wounding 
CGTCA-motif involved in the MeJA-responsiveness WUN-motif wound-responsive element 
CTAG-motif involved in the MeJA-responsiveness box S wounding and pathogen response 

 

 

 
 

 
 

 

 
 

 

 
 

 
 

عدد،  124با فراوانی  STREسیس المنت 
بیشترين فراوانی را در بین عناصر تنظیمی داشته و 

 MYB. همچنین استيک عنصر پاسخ به تنش 
که در تنش  استعدد  87دومین المنت با فراوانی 

های (. سیس المنت5خشكی نقش دارد )شكل 
ABRA ،as-1 ،CGTCA-motif  وTGACG-

motif 67و  67، 67، 84 به ترتیب با فراوانی 
های پاسخ به بیشترين فراوانی را در بین سیس المنت

(. از بین عناصر تنظیمی 5ها دارند )شكل هورمون
-CCGTCCاختصاصی بافت و نمو، سیس المنت 

motif (CCGTCC-box که در رشد و نمو و )
عدد اشاره کرد  41تكثیر سلول نقش دارد با فراوانی 

ی هاژن شدهشناختهمی و که با توجه به کارکرد عمو
GRF باشد. علاوه بر عناصر  توجهقابلتواند می

با  P-box، دو سیس المنت شدهاشارهتنظیمی 
عدد  7با فراوانی  GARE-motifعدد و  12فراوانی 

 (.5در پاسخ به هورمون جیبرلین نقش دارند )شكل 

پرتقال  GRFهای ای که بر روی ژندر مطالعه
رغم وجود سیس که علی انجام گرفت مشخص شد

داری بر معنی ریتأث GA، تیمار شدهاشارههای المنت
 GRFهای ندارد. از سوی ديگر ژن GRFهای بیان ژن
-GAREو  P-boxهای خود فاقد المنت برپیشکه در 

motif  هستند در اثر تیمارGA شوند. بر اين القاء می
ساير  بر وجود اين عناصر و رسد علاوهاساس به نظر می

ها، جايگاه هر عنصر تنظیمی عناصر تنظیمی و تعداد آن
ها و نیز عوامل ناشناخته بر روی بیان ژن برپیشبر روی 

 ,.Sun and Gubler 2004; Li et al)است  مؤثر

در خیار،  GRFخانواده ژنی  برپیش. مطالعه (2015
فرنگی و توتون نیز نشان دهنده وجود عناصر گوجه

که حاکی  استهای متفاوت تنظیمی با فراوانی و کارکرد
در اين  GRF هایاز نقش و عملكرد متفاوت ژن

گیاهان و گندم در شرايط مختلف محیطی و نموی در 
 Khatun et al., 2017; Zhou et)  استها بافت

al., 2018; Zhang et al., 2018). 
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اوانی به ترتیب برای بیشترين فرگندم.  GRFی هاژنی برپیششده در ناحیه فراوانی عناصر تنظیمی سیس شناسايی .5شكل 

STRE ،MYB  وABRE است. 
 

 
 

 
 

 

 

کوچک غیر کدکننده  RNAهای مولكول
عوامل مهم تنظیم بیان ژن در سطح  عنوانبه

شوند رونويسی و پس از رونويسی شناخته می
(Wang et al., 2018)های . مولكولmiRNA 

های غیر کد کننده هستند که RNAگروه  نيترمهم
توانايی تنظیم بیان ژن پس از رونويسی از طريق 

 Nair)و يا ممانعت از ترجمه را دارند  mRNAبرش 

et al., 2020) مولكول .miRNA396  از جمله
از  GRFی هاژندر تنظیم کارکرد  مؤثرعوامل 

. بررسی استطريق کنترل بیان پس از رونويسی 
 psRNATarget داده گاهيپاگندم در  GRFی هاژن

مربوط به گندم در اين  miRNA396نشان داد که 
را  TaGRFی هاژنتوانايی جفت شدن با  داده گاهيپا

بر روی بیان و کارکرد اين  یاثرگذار نداشته و قادر بر
در مطالعات مربوط به  حالنيباانیست.  هاژن

گندم نوع ديگری از  miRNAهای مولكول

miRNA396 5های با توالیʹ-

UCCACAGGCUUUCUUGAACUG-3ʹ  و
5ʹ-UUCCACAGCUUUCUUGAACUU-

. اين (Wang et al., 2018)شناسايی شده است  ʹ3
miRNA396 های شناسايی شده قادر به تنظیم بیان

 GRFژن  30ژن از مجموع  26پس از رونويسی 
توانايی جفت شدن با  miRNA396گندم هستند. 

و  TaGRF1 ،TaGRF4 ،TaGRF7ی هاژن
TaGRF16  را نداشته و لذا نقش تنظیمی خود را بر

تواند اعمال کند. مطالعات روی اين چهار ژن نمی
اين  ریتأثگرفته در ساير گیاهان نشان دهنده  انجام

miRNA  شدهمشخص. استدر رشد و نمو گیاه 
 ژن تحت 7آرابیدوپسیس  GRFژن  9است که از 

 Kim and Tsukaya)هستند  miRNA396 ریتأث

موجب  miRNA. همچنین فرابیان اين (2015
توتون شده است  GRFی هاژنکاهش سطح بیان 
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(Yang et al., 2009) ژن  14. در آفتابگردانGRF 
 miRNA396از  متأثرژن اين خانواده  17از کل 

 . (Bing et al., 2019) است
ها و مراحل نموی و در بافت TaGRFی هاژنبیان 

 هاژن 1یشناسیهستبررسی 

مطالعات نشان داده است که الگوی بیان يک ژن با 
در  GRFی هاژنکارکرد آن در ارتباط است. لذا بیان 

(. 6ها و مراحل نموی گندم بررسی شد )شكل بافت
 رقابلیغ ژن بیان باشد صفر برابر TPM کهیدرصورت

 برای دو و صفر بین TPM همچنین. است تشخیص
 چهار بین متوسط، بیان برای چهار و دو بین کم، بیان

 Zhao etشد ) گرفته در نظر بالا بیان برای شش و

al., 2019a بر اين اساس مشخص شد که تمامی .)
در مرحله  TaGRF16 استثناءبه TaGRFی هاژن

-یباشند که مرشد خوشه دارای بیان کم تا بالا می
 هاژنهای اختصاصی و مهم اين تواند حاکی از نقش

و  TaGRF1 ،TaGRF4در سنبله باشد. سه ژن 
TaGRF7 ها و مراحل نموی بیان در تمامی بافت

 الف(. -6اند )شكل متوسط تا بالايی را نشان داده
در مورد اين سه ژن عدم توانايی  توجهجالبنكته 

miRNA396 در کنترل و تنظیم بیان پس از 
ها است. با توجه به الگوی بیان اين رونويسی اين ژن

ها بر بیان آن miRNA396 ریتأثسه ژن و نیز عدم 
ها متفاوت از توان احتمال داد که نقش اين ژنمی

گندم بوده و نقش مهمی در  GRFهای ساير ژن
های گندم بر نمو بافت ژهيوبههای بیولوژيكی فرآيند

ها که عموماً بیان افتساير ب برخلافعهده دارند. 
TaGRF1، TaGRF4 و TaGRF7  بالا است، در

های بیشتری درگیر مراحل نموی مختلف ريشه ژن
و  TaGRF10 ،TaGRF13های هستند و ژن

TaGRF15 TaGRF19 ،TaGRF22 ،

                                                                     
1. Gene Ontology 

TaGRF25 ،TaGRF11 ،TaGRF14 ،
TaGRF26  وTaGRF19  دارای الگوی بیان کم تا

ها ای برخی از ژنالف(. بر-6متوسط هستند )شكل 
 مرحله رشد خوشه بیانی مشاهده نشد.  یاستثنابه

های اختصاصی ها در بافترسد اين ژنبه نظر می
ر های زيستی و غیديگر يا شرايط ويژه مانند تنش

. در حالت (Yu et al., 2019)شوند زيستی بیان می
تواند می شدهمشاهدهتوان گفت الگوی بیان کلی می

تنظیم  گندم در GRFهای بر کارکرد متنوع ژن یديیتأ
ی مكارههای اين گیاه و نیز رشد و نمو هر يک از بافت

 . استوی گندم های نمها در فرآيندمشترک اين ژن
با  TaGRFی هاژن( GO) یشناسیهستآنالیز 

های مربوط به اين خانواده رکردهدف درک بیشتر کا
، کارکردهای 2ژنی در سه گروه فرآيند بیولوژيكی

ب(. -6انجام شد )شكل  4و اجزای سلولی 3مولكولی
عبارت  48بر اين اساس در گروه فرآيند بیولوژيكی 

توان به  دار شد که از جمله آن میمعنی یشناسیهست
ن و تنظیم رونويسی و بیان ژ RNAفرآيند بیوسنتز 

و گروه  17کارکردهای مولكولی  اشاره کرد. در گروه
دار شدند معنی یشناسیهستعبارت  6اجزای سلولی 

ها در مورد کارکردهای ب(. از اين عبارت-6)شكل 
-توان به اتصال به نوکلئوتید و از عبارتمولكولی می

توان به هسته اشاره کرد. نتايج های اجزای سلولی می
 شدهفيتعربا کارکرد  یخوببه حاصل از اين آنالیز

زيرا در  استبرای فاکتورهای رونويسی هماهنگ 
 هاژننشان دهنده توانايی اين  GOحالت کلی نتايج 

در اتصال به نوکلئوتیدها و تنظیم فرآيند رونويسی 
 .است

 

 

                                                                     
2. Biological Process 

3. Molecular Function 

4. Cellular Component 
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ها. الف( مقیاس رنگ نشان دهنده لگاريتم بر مبنای دو گندم در بافت GRFی هاژن)ب(  یشناسیهستپروفايل بیانی )الف( و  .6شكل 

 دهد.آبی به ترتیب بیان بالا و پايین را نشان می . رنگ قرمز واست( TPM2logرونوشت بر میلیون  )

 
 گیرینتیجه

در ژنوم گندم شناسايی  GRFژن  30در اين مطالعه 
ای حفاظت شده هها دارای دمینشد که تمام آن

WRC  وQLQ  ی هاژنبودند. از نظر تكاملیGRF 
گندم و برنج در چهار زير گروه مختلف قرار گرفتند و 

. در استلپه دو گروه اختصاصی مربوط به گیاهان دو
هر زيرگروه ساختار ژنی تا حدود زيادی حفاظت شده 
است. همچنین وجود تنوع عناصر تنظیمی ناحیه 

وانی و کارکردی و نیز تنظیم ی از نظر فرابرپیش
 miRNA396 وسیلهبهگندم  GRFی هاژنبیشتر 

در شرايط  هاژنحاکی از پیچیدگی تنظیم بیان اين 
بر  TaGRFمختلف رشدی گندم است. الگوی بیان 

 هاژننشان داد که اين  RNA-seqهای داده اساس
ای در مرحله رويشی سنبله دارند. همچنین نقش ويژه

در تمام  TaGRF7و  TaGRF1 ،TaGRF4سه ژن 
ها های گندم در تمامی مراحل نموی در همه بافتبافت

با  هاژن یشناسیهستباشند. نتايج دارای بیان بالايی می
برای فاکتورهای رونويسی در تنظیم  شدهفيتعرکارکرد 

تواند کاملاً هماهنگ است. اين مطالعه می هاژنبیان 
های تكاملی، ساختاری گیاطلاعات با ارزشی از نظر ويژ

و کارکردی جهت مطالعات آتی در مورد نقش ويژه هر 
در رشد و نمو گندم در شرايط عادی و  هاژنيک از اين 

های ارقام برای ضعف در تنش و در نهايت بهبود ويژگی
 ساختار مرتبط ارائه دهد.

 
 

 ب الف
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