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  ف ی در مقابل ط   اهان ی گ   ی دفاع   ی سدها   ن ی تر از مهم   ی ک ی   ی کروب ی ضد م   ی دها ی پپت 
را به    ی ا ژه ی توجه و ها  اسنیکین  این بین،   در روند. ی ها به شمار م از پاتوژن  ی ع ی وس 

  ان ی در م   ن ی ستئ ی از س   ی غن   ی دها ی پپت   ن ی تر مهم یکی از    را ی د، ز ن کن ی خود جلب م 
م   ی دها ی پپت  اعضای    . هستند   ی اه ی گ   ی کروب ی ضد  از  برخی  حاضر،  مطالعه  در 

روش  طریق  از  پیاز  گیاه  در  اسنیکین  ژنی  و  خانواده  بیوانفورماتیکی  های 
های  آزمایشگاهی شناسایی و تعیین خصوصیت شدند. بدین منظور تمام توالی 

دریافت شدند. توالی مورد توافق    NCBIهای گیاهی از پایگاه  پروتئینی اسنیکین 
هم  با  چن اسنکین  توالی ترازی  توالی  دگانه  سپس  شد.  ایجاد  شده  دریافت  های 

در برابر ترنسکریپتوم گیاه    tBLASTnمورد توافق اسنکین با استفاده از ابزار  
بندی شده  ، سرهم tBLASTnهای حاصل از ترازی موضعی شد. توالی پیاز هم 

پیش  و  کامل  باز  خوانش  چارچوب  تعیین  برای  دمین و  عملکردی،  بینی  های 
پ  فراوانی  سیگنال  فیزیکوشیمیایی،  خصوصیات  سلولی،  تجمع  محل  پتید، 

اسیدهای آمینه و فعالیت ضد میکروبی مورد بررسی قرار گرفتند. با استفاده از  
اسنیکین   PCRواکنش   کامل  کننده  کد  شد. توالی  تکثیر  وجود   ها  نهایت،  در 

جفت باز    323های خوانش باز با طول متوسط  هفت ژن اسنیکین با چارچوب 
های  های بیوانفورماتیکی، شباهت بالای ژن ر گیاه پیاز تأیید شد. تجزیه و تحلیل د 

با همولوگ  پیاز  اسنیکن اسنیکین  توالی  در سایر گونه   های  نظر  از  های گیاهی، 
نتایج   داد.  نشان  را  ساختاری  همچنین خصوصیات  و  پروتئینی  و  نوکلئوتیدی 

اسنیکین  تمامی  که  داد  نشان  شناسای همچنین  دارای  های  پیاز  گیاه  در  شده  ی 
به اثرات ضد میکروبی بالقوه در   بالقوه بودند. با توجه  خاصیت ضد میکروبی 

می  شده،  شناسایی  سیستم پپتیدهای  در  پپتیدها  این  تولید  با  بیانی  توان  های 
از آن  پاتوژن مختلف  با  مقابله  به عنوان عوامل ضد میکروبی جدید در  های  ها 

 ستفاده کرد. انسانی، دامی و گیاهی ا 
 

بیوانفورماتیک، پپتیدهای ضد میکروبی، ترنسکریپتوم،   کلیدی:های  واژه
 .خانواده ژنی

Antimicrobial peptides (AMPs) are one of the most 
important defense barriers of plants against a wide range of 
pathogens. The snakins attract special attention because 
they are one of the most important and main cysteine-rich 
peptides among plant anti-microbial peptides. In the 
present study, some snakin gene family members were 
identified and characterized from onion (Allium cepa L.) 
using bioinformatics and experimental methods. All 
snakin protein sequences were retrieved from NCBI 
database. The snakin consensus sequence was obtained 
from alignment of retrieved sequences. Then, the 
consensus sequence was aligned against the onion 
transcriptome using tBLASTn tool. The resulting 
sequences were analyzed to determine the full-ORF, and 
to prediction of functional domains, signal peptides, 
subcellular localization, physicochemical properties, 
amino acid frequency and anti-microbial activity. The 
complete coding sequence of snakin genes were amplified 
by PCR. Finally, the presence of seven snakin genes, with 
an average ORF length of 332 bp, were confirmed in 
onion. The high similarity of the onion snakin genes with 
homologous snakin genes belonging to other plant species 
in terms of nucleotide and protein sequences as well as 
structural was revealed by bioinformatics analysis. The 
results also showed that all identified onion snakins had 
the potential antimicrobial activity. Due to the potential 
antimicrobial activity of identified peptides, by producing 
these peptides in different expression systems, they can be 
used as new antimicrobial agents against human, animal 
and plant pathogens. 
 

Keywords: Anti-microbial peptides, Bioinformatics, 
Gene family, Transcriptome. 
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 مقدمه
میکروبی  ضد  مهم   از   1پپتیدهای  ترکیبات    ترین جمله 

هستند  میکروبی  به   ضد  زنده  موجودات  اغلب  در    که 
مختلف    و   طبیعی   محیط   در   بقا   منظور  انواع  با  مقابله 
 ;Holaskova et al., 2015) شوند ها تولید می پاتوژن 

Elsbach, 2003; Bulet et al., 2004 )  این گروه از .
برخوردار    میکروبی   ضد   ترکیبات  بالایی  بسیار  تنوع  از 

پپتید ضد میکروبی    نوع   5000بوده به طوری که تاکنون  
 Bahar and) است    شده   در موجودات مختلف شناسایی 

Ren, 2013; Harris et al., 2009; Kang et al., 

اولین    تیدهای ضد میکروبی در انسان فعالیت پپ .  ( 2017
وسیله  این ترکیبات به .  یافت شد   1950بار در دهه های  

از سلول گرانولوسیت  اپی  ها، ماکروفاژها و بسیاری  های 
ضد   میکروبی،  ضد  فعالیت  دارای  و  شده  تولید  تلیال 

 Da)   قارچی، ضد ویروسی و حتی ضد پروتوزوا هستند 

Costa et al., 2015; Hoskin and 

Ramamoorthy, 2008 )  .  مشترک همه  ویژگی 
میکروبی  ضد  آن   ، پپتیدهای  کوتاه  تا    5)بین    ها توالی 

آمینه(   100 نظر باشد می   اسید  از  حال  این  با  وزن    . 
اثر   نوع  آنیونی(،  و  )کاتیونی  ویژه  بارالکتریکی  ملکولی، 
آلفا،   )مارپیچی  ثانویه  پروتئینی  ساختار  میکروبی،  ضد 

فا و صفحات بتا و  صفحات بتا، مخلوطی از مارپیچی آل 
آبگریز  یا    ی آبدوست ی،  طویل(،  بودن  و  دوگانه 

یا    هیدروفیلی ،  )هیدروفوبی  پاتیک و  ( تفاوت قابل  آمفی 
 ;Bahar and Ren, 2013)   توجهی بین آنها وجود دارد 

Harris et al., 2009; Kang et al., 2017 ) . 
کلی،   طور  غشاهای  به  به  آسیب  و  برهمکنش 

بخش  به  آسیب  مانند  میکروبی،  سلولی  درون  های 
ماکرومولکول  تولید  و    DNA  ،mRNAهای  دستگاه 

سلول    پروتئین  حیاتی  اجزاء  سایر  با  برهمکنش  و 
های عمل پپتیدهای ضد میکروبی  ترین مکانیسم مهم

 اند.  عدد پیشنهاد شده هستند که در مطالعات مت
بارز    ،اخیر دهه چند در خصوصیات  دلیل  به 

 
1. Antimicrobial Peptides 

مانند   میکروبی  ضد  زیستی  پپتیدهای  با  فعالیت 
اثر   و طیف  بسیار بالا  سرعت  غلظت  ، سمیت  کم  در 

نداشتن عوارض جانبی جهت استفاده بالینی و  ،  پایین
پایین   بسیار  گونهاحتمال  م ظهور  میکروبی    اوم قهای 

عنوان نسل  ها، این کلاس از پپتیدها را به  در برابر آن 
  . مطرح ساخته است  بیوتیکیجدیدی از داروهای آنتی 

عمل،   مکانیسم  شناخت  رو  این  و    شناسایی از 
و  منابع طبیعی  از  آنتی  شیمیایی    سنتز  جداسازی  این 

از اهمیت ویژه بیوتیک ای برخوردار است  ها کم خطر 
(Zasloff, 2006; Bahar and Ren, 2013; 

Melo et al., 2009)  . 
منبع بالقوه و غنی از پپتیدهای ضد میکروبی    ان گیاه 

می  میکروبی  شوند محسوب  پپتیدهای ضد  گیاهان  در   .
  پپتیدهای   همراه   ها به پاتوژن   به   پاسخ   اولیه   مراحل   طی 

به عنوان    ضد میکروبی   های متابولیت   تنش و   با   مرتبط 
بیماری  عوامل  مقابل  در  دفاعی  سد  اقدام  اولین  زا 

و  .  ( Holaskova et al., 2015) کنند  می  با شناسایی 
در   پپتیدها  گونه  این  کننده  کد  های  ژن  جداسازی 

های مختلف گیاهی، منابع جدید و پایداری، جهت  گونه 
یا سنتز شیمیایی   و  میکروبی  استحصال  پپتیدهای ضد 

اولین پپتید    . ( Nawrot et al., 2014) گردد  فراهم می 
پورتیونین  نام  به  گیاهی  میکروبی  گندم    در   2ضد 

Triticum aestivum   ها و  شناسایی شد که علیه قارچ
 ,.Tang et al) ثر بود  ؤ های پاتوژن م برخی از باکتری 

 شناسایی  و  در طی مطالعات متعدد، جداسازی   . ( 2018

 تربچه،  مانند  گیاهان مختلف  در   پپتیدهای ضد میکروبی 

آرابیدوپسیس،   انگور،  خرما،  شنبلیله،   عدس،  یونجه، 
است    و   لوبیا  نخود،  شده  گزارش   Janssen et) گندم 

al., 2003; Thomma et al., 2002 )  در ان  گیاه . 
خو پپتید  ساختار  اساس  بر  میکروبی  ضد  به  های  د 
دیفنسین گروه  شامل  مختلفی  اسنیکین های  ها،  ها، 

پروتئین تیونین  انتقال ها،  هوئین های  چربی،  ها،  دهنده 

 
2. Purothionin 



 81 ...  ی خانواده ژن  یاعضا  یبرخ اتیخصوص یو بررس ییشناساو همکاران:  برون 

 

 

 ,Epand)   شوند بندی می تقسیم ها  سیکلوتیدها، و نوتین 

2016; Goyal and Mattoo, 2016; Holaskova.  
et al., 2015; Cools et al., 2017 )  . 

،  پپتیدهای ضد میکروبیمتعدد    یهاگروه  انیدر م
و   اسنیکین کلاس   جلب    یاژه یتوجه  خود  به  را 

ز یم اصل  ن یترمهم یکی    رایکند،    ی دهای پپت  نیتری و 
س  ی غن م  ن یستئیاز  میکروبی    ان ی در  ضد  پپتیدهای 
 ;Goyal and Mattoo, 2016)  است  ی اه یگ

Nahirñak et al., 2012) .   خانواده ی  اعضای 
اسید    20تا    15به طول    1دارای توالی راهنما   اسنیکین 

ناحیه  یک  و  خود  آمینی  انتهای  در  متغآمینه  از  ی  یر 
  60لحاظ طول و ترکیب اسید آمینه به طول تقریبی  

هستند خود  کربوکسیلی  انتهای  در  آمینه    . اسید 
توسط   ها  حفاظت    12اسنیکین  سیستئین  باقیمانده 

د  نپپتید مشخص می شو  انتهای کربوکسیلی شده در  
کنند  پیوند دی سولفیدی در پروتئین می  6که تشکیل 

باند  جهت  این  تنها  نه  بلکه  ها  پپتید  ثانویه  ساختار 
et  Nahirñak)  جهت فعالیت زیستی ضروری هستند 

al., 2012; Mansour et al., 2014; Harris et 

al., 2014; Porto and Franco, 2013) . 
انداماسنیکین  در  طیف  ها  در  و  گیاهی  مختلف  های 

گونه  از  تک  وسیعی  گیاهی  یافت  های  لپه  دو  و  لپه 
 ,Epand, 2016; Goyal and Mattoo)  شوند می

2016; Oliveira-Lima et al., 2017) . 
علمی   نام  با  گیاهی  L. Allium cepaپیاز   ،

که   خانواده نرگسیان است از و علفی دوساله، تک لپه 
باکتریایی، ضد  علاوه بر اهمیت تغذیه  اثرات ضد  ای، 

دیابت و ضد  ،  قارچی التهاب، ضد  ویروسی، ضد  ضد 
می لخته  نیز  خونی  et al. Teshika ,)   باشدهای 

, 2002; Nelson andet al. 2019; Griffiths.  
, 2019;et al. Regiland, 2007; Sidhu. 

, 2017et al. Liguori)  .  پپتیدهای وجود  چند  هر 

 
1. Signal peptide 

اثبات شده است با این حال  ضد میکروبی در گیاه پیاز  
ژنوم   وجود  عدم  و  ژنتیکی  اطلاعات  فقر  دلیل  به 

تا پیاز،  گیاه  برای  و جداسازی    مرجع  کنون شناسایی 
از جمله  اغلب ژن  ها  پپتید  از  نوع  این  های کدکننده 

اسنکین در گیاه پیاز صورت نگرفته است. با این حال،  
و    2د های توالی یابی نسل جدیامروزه با ظهور فناوری 

تحلیل  و  آن  تجزیه  از  پس  بررسی  های  و  شناسایی 
به سادگی    در گیاهان غیر مدل   های مختلف ژن   ویژگی 

کوتاه  در  با  و  باشد.  می  انجام  قابل  ممکن  زمان  ترین 
بهره  و  اطلاعات  این  از  ابزارهای  استفاده  از  گیری 

توان قبل از اقدام به هر گونه فعالیت  بیوانفورماتیکی می 
های مورد  ژن یا ژن   in silicoبه صورت    آزمایشگاهی 

ویژگی  کرد،  شناسایی  را  آن نظر  و  های  بررسی  را  ها 
ژن فعالیت  این  که  را  را  هایی  هستند  دخیل  آن  در  ها 

کرد   سازی   ;Periwal and Scaria, 2014) شبیه 

Bao et al., 2014; Gill and Sanseau, 2000 ) . 
به   توجه  توالی با  ژنوم  وجود  برای  عدم  یابی شده 

مختلف  پیاز  گیاه   ترانسکریپتومی  اطلاعات  وجود  و 
عضای جدید  شناسایی ا ، هدف تحقیق حاضرآن،  برای

اسنیکین    خانواده  میکروبی  ضد  و    درپپتید  پیاز  گیاه 
آن  بار بررسی خصوصیات  اولین  برای  باشد. در  می   ها 

پژوه  روش این  از  استفاده  با  مختلف  ش،  های 
روشپیش  و  بیوانفورماتیکی  آزمایشگاهی  بینی  های 

اعضای مختلف خانواده اسنیکین پیاز    توالی کد کننده 
 . شناسایی و تعیین خصوصیت شدند

 

 ها مواد و روش 

 ها و طراحی آغازگرشناسایی ژن

های اسنیکین گیاهان  پروتئینی مربوط به ژن   ابتدا توالی 
دریافت شده و    NCBIسایت مختلف از پایگاه پروتئینی 
دسترس  منظور  به  توال   ی سپس  توافق   ی به    ، مورد 

نرم هم  در  چندگانه  با    Vector NTI 11.0افزار ترازی 

 
2. Next-generation sequencing 
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الگوریتم   از  پیش    ClustalWاستفاده  پارامترهای  و 
پروتئینی مورد توافق حاصل   فرض صورت گرفت. توالی 

ها محافظت  ترازی چندگانه، که در تمامی اسنیکین از هم 
ابزار   از  استفاده  با  است،  در    tBLASTnشده  موجود 

و پارامترهای    0/ 001با ارزش مورد انتظار    NCBIپایگاه  
مورد  پیش  پیاز  گیاه  ترنسکریپتوم  برابر  در  فرض 
 ,McGinnis and Madden) ترازی قرار گرفتند  هم 

با هم مخلوط و با استفاده از   tBLASTn. نتایج ( 2004
  CLC Genomics Workbench 3.6.5افزار  دو نرم 

قطعات  سرهم   Vector NTI 11.0و   شدند.  بندی 
ابزارهای   از  با استفاده    ORF finder  و   CDDحاصل 

برای وجود چارچوب خوانش باز کامل مورد ارزیابی قرار  
از  ( Marchler-Bauer et al., 2014) گرفتند    .

دا توالی  ژن  های  کامل  باز  خوانش  چارچوب  رای 
عنوان الگو برای طراحی آغازگر استفاده شد.  اسنیکین به 

طراحی    AlleleID 6.0افزار  آغازگرها با استفاده از نرم 
 . ( 1شدند )جدول  

 
   RNAنمونه و استخراج  تهیه

از  اندام  تازه  صورت  به  پیاز  گیاه  زمینی  و  هوایی  های 
فاصله در ازت مایع فریز  آباد تهیه و بلا مزارع اطراف خرم 

منهای   دمای  به  سانتی   80و  شدند.  درجه  منتقل  گراد 
بافت   RNAاستخراج   از  از  استفاده  با  پیاز،  گیاه  های 

استخراج   بر    RNAکیت  و  آزما  تجهیز  یکتا  شرکت 
اساس دستورالعمل شرکت سازنده صورت گرفت. حذف  

در    DNAبقایای   موجود  از    RNAژنومی  استفاده  با 
گرفت.    Promegaشرکت    DNase Iآنزیم   صورت 

کمیت  شده   RNA  کیفیت   و   ارزیابی  از    استخراج 
با بافت  پیاز  گیاه  همچنین  و    نانودراپ   از   استفاده   های 
   cDNAی اول انجام شد. ساخت رشته   الکتروفورز -ژل 
آزما و بر اساس    کیت   از   استفاده   با  شرکت یکتا تجهیز 

 . شد   دستورالعمل شرکت سازنده انجام 
 

همسانه  ژن تکثیر،  توالی  تعیین  و  های سازی 

 اسنیکین گیاه پیاز  

از   استفاده  با  پیاز  گیاه  اسنیکین  ژنی  قطعات  تکثیر 
تکثیر قطع  PCRواکنش   برای  مربوط  انجام شد.  ات 

ژن  از  به  اسنیکین،  در    cDNAهای  الگو  عنوان  به 
  PCR  استفاده شد. محصولات واکنش  PCRواکنش  

پس از الکتروفورز در ژل آگارز یک درصد، با استفاده  
دستورالعمل   اساس  بر  سیناکلون  شرکت  کیت  از 

خالص  ژل  از  کیت،  در  قطعات موجود  شدند.    سازی 
  pTZ57R/T  پلاسمید  در شده    یسازخالص 

وهمسانه  شدند    حاوی   نوترکیب  پلاسمیدهای  سازی 
توالی قطعات   برای  اسنیکین،  شرکت  ژنی  به  یابی 

   متابیون آلمان ارسال شدند. 

 
 یازپ یاهگ یکیناسن یهاژن یجداساز یمورد استفاده برا  هایآغازگر .1جدول 

 طول توالی تکثیری )جفت باز(  ( ◦Cدمای اتصال آغازگر ) ( '3'5آغازگر )توالی  نام آغازگر 

Ac-S1-F TCATCCTCCAAGTATTCTTCAACC 55 360 
Ac-S1-R AATGGCTGTTAAAGACGATCAAGG 

Ac-S2-F TCCTCCAACCGTCTCCTTCTAC 56 445 
Ac-S2-R AAAGAGCAGATGAGATGGACAAAG 

Ac-S3-F GGTTTCAGTTTCCAGTTCTAC 56 396 
Ac-S3-R TGAGTAAGCCAGCCAGTG 

Ac-S4-F ATACATTATGAAACGCTTGGTC 53 355 
Ac-S4-R AAATTACAGAAAGATACAACATAGG 

Ac-S5-F ATGTGGAGGGCGGTGTGATG 56 400 
Ac-S5-R GCAGATGAGATGGACAAAGGAAGG 

Ac-S6-F AAGCAGTGGTATCAACGCAGAG 56 384 
Ac-S6-R AAGACCAGCATAGCAAGGACAAG 

Ac-S7-F GGTATCAACGCAGAGTACGG 56 438 
Ac-S7-R ATTAAGGGCATTTGGGTCCAC 
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 آنالیزهای بیوانفورماتیکی 

توالی  ژن نتایج  از  یابی  استفاده  با  اسنیکین  های 
ویرایش    Vector NTI 11.0افزار  نرم و  بررسی 

توالی  باشدند.  حاصل  اسنیکین  ابزار    های  از  استفاده 
BLASTn  در برابر  NCBI  پایگاه  موجود  بانک   در 

همرد و  یف ژن  آن   شده  بررسی  جداسازی صحیح  ها 
شده   یعملکرد  های ین دمشد.     در ود  موج  محافظت 

ابزار اسن  های ی توال از  استفاده  با  موجود    CDD  یکین 
شدند    NCBI  پایگاه   در  -Marchler)مشخص 

Bauer et al., 2014) خصوصیات فیزیکوشیمیایی .  
جداسازی اسنیکین  ابزار    شدههای  از  استفاده  با 

ProtParam    شد .  (ProtParam, 2017)تعیین 
سیگنال   وجود  عدم  یا  وجود  و  سلولی  تجمع  محل 

اسنکین  ساختار  در  با  پپتید  شده  جداسازی  های 
مشخص    SignalPو    CELLOاستفاده از ابزارهای  

.  (Jones et al., 2014; Nielsen, 2017)شد  
در  دی   های باند  موجود  احتمالی  ساختار  سولفیدی 

جداسازی اسنکین  ابزار های  از  استفاده  با    شده 
DiANNA   شد  پیش  ,Ferrè and Clote) بینی 

ساختارهای ( 2006 در    ثانویه   .  های  اسنکین موجود 
 CLC Genomicsافزار  با استفاده از نرم   جداسازی شده 

Workbench 3.6.5    ضد خاصیت  شدند.  مشخص 
ا استفاده از پایگاه  های جداسازی شده ب میکروبی اسنکین 

CAMP   بینی قرار گرفت  مورد پیش (Waghu et al., 

. تجزیه و تحلیل فیلوژنتیکی با استفاده از روش  ( 2014
Maximum likelihood   آزمون با     Bootstrapو 

نرم   1000 در  شد     MEGA 7.0افزار  تکرار   انجام 
 (Tamura et al., 2013 ). 

 

 نتایج و بحث 
بانک    2716تعداد   از  اسنیکین  پروتئینی  توالی 

هم از  پس  و  شد  دریافت  توالی  پروتئینی  یک  ترازی 
اسید آمینه را ایجاد کردند. از    59مورد توافق به طول  

برای   شده  حاصل  توافق  مورد    tBLASTnتوالی 

پایگاه   استفاده شد. سرهم   ESTعلیه  پیاز  بندی  گیاه 
کانتیگ    7  یجادا  ثترازی، باعهای حاصل از هم توالی 

طول  و    658،  568،  552،  645،  639،  541های  با 
با    660 تکثیر  از  حاصل  نتایج  شد.  باز  جفت 

با طول   قطعاتی  اختصاصی طراحی شده،  آغازگرهای 
جفت بازی    438و    384،  400،  355،  396،  445،  360

،  Snakin1  ،Snakin2  ،Snakin3را به ترتیب برای  
Snakin4  ،Snakin5  ،Snakin6  و  Snakin7  

 (.  1نشان داد )شکل 
های  یابی، وجود چارچوب تجزیه و تحلیل نتایج توالی 

طول   به  بازی  برای    360تا    270خوانش  را  باز  جفت 
های شناسایی شده گیاه پیاز نشان داد )جدول  اسنیکین 

ها بر این مبنا استوار بود که  (. در اوایل، نتایج پژوهش 2
ی چند ژنی  انواده های گیاهی متعلق به یک خ اسنیکین 

ژن  تعداد  دارای  و  بوده  ژنوم    کوچک  در  محدودی 
هستند    Nahirñak et al., 2012; Porto) گیاهان 

and Franco, 2013 ) این با  پژوهش .  های  حال، 
اسنیکین  که  کردند  مشخص  در  جدیدتر  گیاهی  های 

  واقع یک خانواده بزرگ چند ژنی بوده و دارای تعداد ژن 
تاکنون   به طوری که  گیاهان هستند.  در ژنوم  بیشتری 

زمینی  ها در گیاه سیب عضو از خانواده اسنیکین   16تعداد  
تعیین خصوصیت شده شناسای   Nahirñak et) اند  ی و 

al., 2016 )  تاکنون همچنین،  گیاه    15.  در  اسنیکین 
اسنیکین    10اسنیکین در گیاه برنج و    9آرابیدوپسیس و  

 ,Zhang and Wang) اند  در گیاه ذرت شناسایی شده 

2008; Zimmermann et al., 2010 )  در پژوهشی .
تعداد   سورگوم،  گیاه  از    12در  اسنیکین  عضو  خانواده 
ویژگی  و  شد  آن شناسایی  قرار  های  بررسی  مورد  ها 

. در پژوهش دیگری  ( Filiz and Kurt, 2020) گرفت  
کاکائو    17تعداد   گیاه  در  اسنیکین  خانواده  از  عضو 

 Faraji et) د تجزیه و تحلیل قرار گرفت  شناسایی و مور 

al., 2021 ) پژوهش بررسی  این  .  تاکنون،  های گذشته 
های چندژنی را در گیاهان  ها خانواده مطلب که اسنیکین 
 دهد.  دهند را مورد تأیید قرار می مختلف تشکیل می 
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نشانگر وزن  از    7و    4های اسنیکین  برای ژن   -Mچاهک    . cDNA  گیاه پیاز با الگوی   اسنیکین   های ژن   PCRالکتروفورز محصولات    . 1شکل  

 . ی واکنش کنترل منف   -Cچاهک  استفاده شده است.    bp 100ها از نشانگر وزن مولکولی  و برای بقیه ژن   kbp 10ی  مولکول 

 
هم  توال در  در    یازپ  یاه گ  Snakin 1ژن    ی ترازی 

ا ژن،  بانک  درصد    79تا    67ی  دارا   یتوال   ین برابر 
به   چمن    یاهان گ  یکین اسنهای  ژن شباهت  لوپن، 

 Snakinژن  همچنین،  کلم و کلزا بود.  ،  ارزن  ی،جاور

به    83تا    75  یدارا  یاز پ  یاهگ  2 به  شباهت  درصد 
کتان  ی، فرنگگوجه   یاهان گ  یکین اسنهای  ژن   ، پسته، 
  Snakin 3ژن    ی ی توالترازو ماش بود. در هم   یا لوب
  70تا   68ی دارا ی توال  یندر برابر بانک ژن، ا یاز پ  یاهگ

به   شباهت    و   کتان  یاهانگ  یکین اسنهای  ژن درصد 
تا    72  یدارا  یاز پ  یاهگ  Snakin 4بود. ژن    یمونگل م

شباهت    82   یاهان گ  یکین اسنهای  ژن درصد 
ژن    یترازی توالکتان و نخود بود. در هم   زمینی،یبس

Snakin 5  ا  یاز پ  یاهگ ژن،  بانک  برابر    ی توال   ین در 
به    83تا    76  یدارا   یکین اسنهای  ژندرصد شباهت 

  یب پنبه و س ،کتان، کهور  ،پسته  ی،گوجه فرنگ   یاهانگ
  81تا    67  یدارا  یازپ  یاه گ  Snakin 6بود. ژن    ینیزم

به   شباهت  گل    یاهانگ  یکین اسنهای  ژن درصد 
س  یجهو  یرین، ش  ینی زم  یب س  یمون،م در    یر و  بود. 

توال هم برابر    یاز پ  یاهگ  Snakin 7ژن    ی ترازی  در 
ا درصد شباهت    87تا    76  یدارا  ی توال  ین بانک ژن، 

توتون  یاهان گ  یکین اسنهای  ژن به   مارچوبه،    ، لوپن، 
 پرتقال و هلو بود.   ، کلم ،کلزا

اسنیکین گیاه    های ژن تجزیه و تحلیل فیلوژنتیکی،  
ی کرد. در درخت  بند های مختلفی تقسیم پیاز را در گروه 

 Snakinو    Snakin 2های  شده، ژن فیلوژنتیکی ترسیم 

و    Snakin 3های  با هم در یک گروه جداگانه، ژن   5
Snakin 6    ژن گروه،  یک  در  هم  به    Snakin 7با 

ق  مجزا  گروه  یک  در  ژن تنهایی  و  گرفتند  های  رار 
Snakin 1    وSnakin 4    در هیچ گروهی قرار نگرفتند

 (. 2)شکل  
در  چارچوب   ترجمه  موجود  باز  خوانش  های 

شده گیاه پیاز، پپتیدهایی به طول  های شناسایی اسنیکین 
)جدول    119تا    89 کرد  تولید  را  آمینه  (.  2اسید 

  های گیاهی عموماً از سه بخش سیگنال پپتید، اسنیکین 
شده  تشکیل  بالغ  و  کامل  پپتید  و  متغیر  اند  ناحیه 

 (Nahirñak et al., 2012; Nahirñak et al., 

2016; Porto and Franco, 2013 )  توالی بررسی   .
اسنیکین  این  ابزارهای  پروتئینی  از  استفاده  با  ها 

SignalP  28تا    21، وجود سیگنال پپتیدهایی یه طول  
و جدول    3ها نشان داد )شکل  ت باز را در ساختار آن جف 
نشان    CELLO2GOها در سرور  (. بررسی این توالی 2

ها دارای تجمع خارج سلولی  داد که تمامی این پروتئین 
های زیستی و غیر زیستی القاء  بوده و در پاسخ به تنش 

 (. 2)جدول    شوند می 
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 های اسنیگین گیاه پیاز های ژنویژگی .2جدول 
 محل تجمع طول سیگنال پپتید  پپتید طول    طول چارچوب خوانش باز نام اسنیکین 

Snakin 1 291  خارج سلولی  اسید آمینه   26 اسید آمینه  96 جفت باز 

Snakin 2 360  خارج سلولی  اسید آمینه   21 اسید آمینه   119 جفت باز 

Snakin 3 354   خارج سلولی  اسید آمینه   28 اسید آمینه   117 بازجفت 

Snakin 4 270  خارج سلولی  اسید آمینه   26 اسید آمینه   89 جفت باز 

Snakin 5 360  خارج سلولی  اسید آمینه   21 اسید آمینه   119 جفت باز 

Snakin 6 336  خارج سلولی  اسید آمینه   22 اسید آمینه   111 جفت باز 

Snakin 7 354  خارج سلولی  اسید آمینه   22 اسید آمینه   117 جفت باز 

 

 
های گیاه پیاز در این درخت فیلوژنتیکی با دایره سیاه های گیاه پیاز. محل قرارگیری اسنیکیندرخت فیلوژنتیکی اسنیکین  . 2شکل 

 است.  مشخص شده
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با رنگ مشکی   GASAرنگ خاکستری و دمین عملکردی یاز که در آن سیگنال پپتید با پ یاهگهای توالی پپتیدی اسنیکین. 3شکل 

 مشخص شده است. 

 
اسنیکین  که  پپتیدهای  محلی  سایر  و  ها 

ها تجمع پیدا  ضدمیکروبی گیاهی پس از تولید در آن 
پپتیدها در سیستم  می این  نقشی که  با  کنند، همواره 

بیماری عوامل  با  مقابله  و  می دفاعی  بازی  کنند،  زا 
اسنیکین رابطه دارد.  مستقیم  تقریباً  ی  و  گیاهی  های 

ی برهمکنش بهتر  تمامی پپتیدهای ضد میکروبی برا
فعالیت   بهتر  انجام  همچنین  و  میکروبی  غشاهای  با 
ضد میکروبی خود باید از درون سلول به محیط خارج  

سلول  بین  فضای  و  اغلب  سلولی  که  جایی  یعنی  ها 
همین  پاتوژن  به  کنند.  پیدا  انتقال  دارند،  حضور  ها 

و   شدند  ترجمه  اینکه  از  پس  پپتیدها  این  دلیل، 
ثانویه  آن   ساختارهای  از  در  استفاده  با  شد،  ایجاد  ها 

سلول   از  خارج  به  خود  سلولی  خارج  پپتید  سیگنال 
ترشح شده تا در اولین خط دفاعی سلول به مبارزه با  

پپتید  پاتوژن  سیگنال  چنین  بنابراین،  بپردازند.  ها 
اسنیکین  ساختار  در  باید  سلولی  خارج  های  ترشحی 

مکانی که  ضدمیکروبی  پپتیدهای  سایر  سم  گیاهی 

آن  عمل  میکروبی  اصلی  غشاهای  با  برهمکنش  ها 
 .  (Sagaram et al., 2012)است، وجود داشته باشد 
های عملکردی محافظت شده،  بررسی وجود دمین 

از   GASA وجود یک دمین عملکردی محافظت شده
پروتئین  در  خانواده  را  جیبرلین  با  شونده  تنظیم  های 

های شناسایی شده از گیاه پیاز  ساختار تمامی اسنیکین 
)شکل   داد  محافظت  3نشان  عملکردی  دمین  این   .)

پایدار و غنی    شده نوعی پیچ و تاب خوردگی پروتئینی 
خانواده  تمامی  در  که  است  سیستئین  ژنی  از  های 

ناحیه    اسنیکین  در  دمین  این  دارد.  وجود  گیاهی 
پیوند    6ها قرار گرفته و  محافظت شده سوم اسنیکین 

شود  دی سولفیدی درون مولکولی در آن تشکیل می 
(Nahirñak et al., 2012; Nahirñak et al., 

2016; Porto and Franco, 2013) . 
اسنیکین  در  ثانویه  ساختارهای  گیاه  بررسی  های 

های بتا به  های آلفا و همچنین رشتهپیاز، وجود مارپیچ 
این   تمام  ساختار  در  را  هم  با  یا  تکی  صورت 
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مارپیچ آلفا    2تا    1ها نشان داد. نتایج، وجود  اسنیکین 
رشته بتا را در ساختار این پپتیدها    7تا    3و همچنین  

مارپیچ  در  مشخص کرد.  تنها  آلفا  و    Snakin 1های 
Snakin 7   بو اسنیکین موجود  در سایر  و  تنها  دند  ها 

 (.  4های آلفا وجود داشتند )شکل  مارپیچ 
پروتئین اسنیکین  سایر  همانند  گیاهی  برای  های  ها 

در   را  مناسبی  عملکرد  همچنین  و  پایدار  ساختار  اینکه 
شرایط مختلف زیستی نشان دهند، نیازمند ایجاد پیچ و  

ند، که  تاب خوردگی پروتئینی پایدار در ساختار خود هست 
خوردگی  تاب  و  پیچ  این  از  ترکیب  گروه  هر  برای  ها 

مارپیچ پروتئین  ساختارهای  است.  اختصاصی  و    ها  آلفا 
خوردگی   رشته  تاب  و  پیچ  این  از  انواعی  های  بتا 

اسنیکین  ساختار  در  که  هستند  گیاهی  ساختاری  های 
ایجاد شده تا این پپتیدها بتوانند ضمن حفظ پایداری و  

ساخت  حداکثر  یکپارچگی  با  تجمع،  محل  در  خود  اری 
پاتوژن  با  علیه  کنند قابلیت  عمل  خود  هدف   های 

 (Valente et al., 2013 ) بررسی ساختاری  .  های 
داده  نشان  شده  انجام  تاکنون  که  که،  مختلفی  اند 

دارای مارپیچ ن اسنیکی  های  های گیاهی در ساختار خود 
پایداری و عملکرد این  آلفا و رشته  بتا بوده که در  های 

عمده  نقش  می پپتیدها  بازی   Thomma et) کنند  ای 

al., 2002; Nawrot et al., 2014; Nahirñak et .  
al., 2012; Nahirñak et al., 2016; Porto and .  

Franco, 2013 )  . 

 

 
های بتا با فلش  های آلفا با فلش سفید و رشته یاز. در این تصویر مارپیچپ یاهگ هایبینی شده در اسنیکین ساختارهای ثانویه پیش . 4شکل 

 اند. خاکستری مشخص شده
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ویژگی  اسنیکین بررسی  فیزیکوشیمیایی  های  های 
بی  مولکولی  وزن  پیاز،  گیاه  شده  تا    9/ 82ن  شناسایی 

،  9/ 55تا    9/ 05ایزوالکتریک    pHکیلودالتون،    12/ 96
ناپایداری   آلیفاتیک  62/ 2تا    45/ 66شاخص  شاخص   ،

را    0/ 068تا    -GRAVY  381 /0و    79/ 32تا    54/ 27
اسنیکین  کرد.  مشخص  پپتیدها  این  گیاهی  برای  های 

وزن مولکولی پایینی داشته که این وزن مولکولی پایین  
و   تولید  سرعت  آن باعث  همچنین  انتقال  و  شده  ها 

 Sels et) دهد  ها را نیز افزایش می سرعت عملکرد آن 

al., 2008; Porto and Franco, 2013 ) میزان .pH  
خاصیت    های گیاهی، نشان دهنده ایزوالکتریک اسنیکین 

بالای  بازی در آن  به دلیل فراوانی  این امر  ها بوده که 
ها است  ای مانند سیستئین در ساختار آن اسیدهای آمینه 

 (Castro and Fontes, 2005; Pelegrini and 

Franco, 2005; Nahirñak et al., 2012; .  
Nahirñak et al., 2016; Porto and Franco,.  

های گیاهی،  یداری اسنیکین . میزان شاخص ناپا ( 2013
دهنده  در  نشان  پپتیدها  این  متفاوت  پایداری  میزان  ی 

محیط بوده، که میزان پایداری یکی از عوامل تأثیرگذار  
 Guruprasad et) ها است  بر فعالیت ضد میکروبی آن 

al., 1990 ) به نسب   .  زنج   که   ی حجم    های یره توسط 
که می اشغال    یفاتیک آل  گویند  آلیفاتیک  شاخص    شود 

است.    ین پروتئ   یداری پا   همچنین   و یزی  آبگر   دهنده نشان 
اسنیکین  آلیفاتیک  دهنده شاخص  نشان  گیاهی  ی  های 

پروتئین  این  خوب  نسبتاً  حرارت  مقاومت  مقابل  در  ها 
و   ثانویه  ساختارهای  وجود  مانند  دلایلی  به  که  بوده 

بالا پل  درصد  همچنین  و  سولفیدی  دی  ی  های 
آمینه   Ikai, 1980; Porto) ی خاص است  اسیدهای 

and Franco, 2013 ) .  مکانیسم عمومی   ترین 
اسنیکین  پپتیدهای  ضدمیکروبی  سایر  و  گیاهی  های 

ضدمیکروبی، برهمکنش و از بین بردن غشاهای سلولی  
ها است. برای انجام این برهمکنش، پپتیدها باید  پاتوژن 

در   هیدروفوبیک  خاصیت  همچنین  و  ویژه  ساختارهای 
اس  کنند.  ایجاد  وسیله نیکین خود  به  گیاهی  ی  های 

افزایش میزان اسیدهای آمینه آبگریز مانند سیستئین در  

و   داده  افزایش  را  خود  آبگریزی  خاصیت  خود،  ساختار 
توانند با غشاهای سلولی که عمدتاً از اسیدهای چرب  می 

دارند،   بالایی  آبگریزی  خاصیت  با  لایه  دو  صورت  به 
باشند   داشته  مناسبی   ,.Sagaram et al) برهمکنش 

2012; Gasteiger et al., 2005; Porto and.  
Franco, 2013 ) . 

در ساختار   پیوندهای دی سولفیدی  بررسی وجود 
پیوند دی  هاسنیکین  تا شش  پنج  پیاز، وجود  گیاه  ای 

آن  در  را  اتصال  سولفیدی  الگوی  داد.  نشان  ها 
آمینه  سیستئین اسیدهای  تشکیل    ی  همچنین  و 

  Snakin 5و    Snakin 2پیوندهای دی سولفیدی در  
سایر  و  بود  یکسان  پیاز  الگوهای    هااسنیکین   گیاه 

 (.  4اختصاصی را نشان دادند )جدول 
 

 های گیاه پیاز های فیزیکوشیمیایی اسنیکین ویژگی .3جدول 

 نام اسنیکین 

ی  
کول

مول
ن 

وز

ن( 
تو

دال
یلو

)ک
 

p
H

 
ک 

تری
لک

زوا
ای

ی 
دار

پای
 نا

ص
اخ

ش
 

ک 
اتی

لیف
ص آ

اخ
ش

 

*
G

R
A

V
Y

 

Snakin 1 10/7 1/9 39/61 27/74 143/0- 

Snakin 2 96/12 05/9 55/46 92/59 272/0- 

Snakin 3 56/12 15/9 2/62 32/79 068/0 

Snakin 4 82/9 09/9 66/45 99/68 063/0 

Snakin 5 96/12 05/9 55/46 92/59 272/0- 

Snakin 6 67/12 55/9 23/50 59/75 132/0- 

Snakin 7 24/13 45/9 48/55 27/54 381/0- 
* Grand Average of Hydropathy 

 
پیوندهای دی سولفیدی موجود در ساختار  .4جدول 

 های گیاه پیاز اسنیکین 

د  
یون

پ
6

 

د  
یون

پ
5

 

د  
یون

پ
4 

د  
یون

پ
3 

د  
یون

پ
2 

د  
یون

پ
دها  1
یون

د پ
عدا

ت
ین  

یک
سن

م ا
نا

 

C7-

C9 
C5-

C12 
C4-

C11 
C3-

C8 
C2-

C10 
C1-

C6 
6 Sanki

n 1 
C9-

C10 
C8-

C12 
C7-

C11 
C4-

C5 
C3-

C6 
C1-

C2 
6 Sanki

n 2 

- C7-
C8 

C5-
C9 

C3-
C6 

C2-
C4 

C1-
C10 

5 Sanki
n 3 

C9-

C10 
C7-

C8 
C5-

C12 
C4-

C11 
C3-

C6 
C1-

C2 
6 Sanki

n 4 
C9-

C10 
C8-

C12 
C7-

C11 
C4-

C5 
C3-

C6 
C1-

C2 
6 Sanki

n 5 
C8-
C10 

C7-
C9 

C5-
C12 

C3-
C6 

C2-
C4 

C1-
C11 

6 Sanki
n 6 

C9-

C10 
C7-

C11 
C5-

C12 
C3-

C6 
C2-

C4 
C1-

C8 
6 Sanki

n 7 
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های گیاه پیاز، تعداد دوازده اسید  اسنیکین در تمامی  
ی سیستئین محافظت شده وجود داشت که باعث  آمینه 

ها  ایجاد شش پیوند دی سولفیدی درون مولکولی در آن 
اسنیکین می  پپتیدهای  شد.  سایر  همانند  گیاهی  های 

ضدمیکروبی غنی از سیستئین، برای ایجاد ساختارهای  
مناسب   عملکرد  همچنین  و  مختلف،  پایدار  شرایط  در 

تا  و  پیچ  ویژه ب باید  مارپیچ های  همانند  آلفا،  ای  های 
پل رشته  همچنین  و  بتا  دی های  در    های  سولفیدی 

با   قابلیت  بیشترین  با  بتوانند  تا  کنند  ایجاد  ساختار خود 
 Cools et)  های هدف برهمکنش داشته باشند پاتوژن 

al., 2017; Porto and Franco, 2013;.  
Nahirñak et al., 2012; Nahirñak et al.,.  

2016 )  . 

ضد   خاصیت  بیوانفورماتیکی  بررسی  نتایج 
اسنیکین  پیاز در سایت  میکروبی  گیاه  ،  CAMPهای 

های  روبی را در تمام اسنیکین وجود خاصیت ضد میک 
پیش  پیاز  اسنیکینگیاه  کرد.  از  بینی  پس  کامل  های 

آن  از  پپتید  سیگنال  چهار  حذف  کارگیری  به  با  ها، 
( ) DA) Discriminant Analysisروش   ،RF )

Random Forest(  ،SVM  )Support Vector 

Machine  (  ANN  )Artificial Neuralو 

Network   پیش منظور  وبه  وجود  بینی  عدم  یا  جود 
خاصیت ضد میکروبی مورد بررسی و تجزیه و تحلیل  

پیش  کلی  نتایج  گرفتند.  ضد  قرار  خاصیت  بینی 
نشان    5های گیاه پیاز در جدول  میکروبی در اسنیکین 
های مختلف، توانستند با میزان  داده شده است. روش 

اطمینان قابل توجهی وجود خاصیت ضد میکروبی را  
 (. 5بینی کنند )جدول یاه پیاز پیش های گدر اسنیکین 

با میزان    Support Vector Machineالگوریتم  
بین   الگوریتم  1تا    0/ 994احتمال   ،Random 

Forest    الگوریتم  1تا    0/ 8735با میزان احتمال بین ،
Discriminant Analysis    بین احتمال  میزان  با 

الگوریتم    1تا    0/ 994  Artificial Neuralو 

Network    ضد خاصیت  وجود  کامل،  تأیید  با 

اسنیکین تمامی  در  را  شده  میکروبی  شناسایی  های 
ها و سایر پپتیدهای  بینی کرد. اسنیکینگیاه پیاز پیش 

ویژگی  بودن  دارا  دلیل  به  مانند  ضدمیکروبی  هایی 
و  گریزی، ساختارهاآب  بالا  مثبت  بار  ثانویه، وجود  ی 

ویژگی  نشان  دیگر  خود  از  میکروبی  ضد  فعالیت  ها 
مانند  می ابزارهایی  توسط  که  قابل    CAMPدهند 

 .  (Waghu et al., 2014)بینی است پیش 
 
 های گیاه پیاز بینی خاصیت ضد میکروبی اسنیکین پیش   . 5جدول  

 نام اسنیکین 
 روش

SVM 
 روش
RF 

 روش
ANN 

 روش
DA 

Snakin 1 994/0 9455/0 999/0 تأیید شد 

Snakin 2 1 8735/0 999/0 تأیید شد 

Snakin 3 999/0 9565/0 994/0 تأیید شد 

Snakin 4 999/0 967/0 1 تأیید شد 

Snakin 5 1 8735/0 999/0 تأیید شد 

Snakin 6 1 9865/0 1 تأیید شد 

Snakin 7 1 947/0 1 تأیید شد 

 
 گیرینتیجه

ی چند ژنی پپتیدهای ضد  پژوهش حاضر، وجود خانواده 
در این  میکروبی اسنیکین  را در گیاه پیاز مشخص کرد.  

توالی  بار  اولین  برای  کننده پژوهش،  کد    7ی  های 
از   استفاده  با  پیاز  گیاه  از  ابزارهای  اسنیکین 

مختلف  آزمایشگاهی  و  و    بیوانفورماتیکی  شد  شناسایی 
عمل ویژگی  و  ساختاری  آن های  طول  کردی  مانند  ها 

ویژگی  پپتیدی،  توالی  طول  ژنی،  های  توالی 
فیزیکوشیمیایی پروتئینی، محل تجمع سلولی و خاصیت  

آن  میکروبی  طور  ضد  به  گرفت.  قرار  بررسی  مورد  ها 
ژن  که،  کرد  مشخص  پژوهش  این  نتایج    های کلی 

پیاز همانند سایر اسنیکن   خانواده  های  اسنیکین در گیاه 
هم  پروتئینی خصوصیات    گیاهی،  هم  و  ژنی  در سطح 

می  نشان  را  مشابهی  عملکردی  و  این  ساختاری  دهند. 
اسنیکین  تمامی  که  کرد  مشخص  همچنین  های  نتایج 

شناسایی شده در گیاه پیاز دارای خاصیت ضد میکروبی  
های دیگری  بالقوه بوده، هر چند که ممکن است فعالیت 
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دهند.   نشان  اثرات  نیز  این  به  توجه  میکروبی  با  ضد 
پپتیدها،   این  در  در  می بالقوه  پپتیدها  این  تولید  با  توان 

آن سیستم  از  پروکاریوتی  و  یوکاریوتی  بیانی  در  های  ها 

میکروبی   ضد  عوامل  عنوان  به  دامپزشکی  و  پزشکی 
پاتوژن  با  مقابله  در  گیاهی  جدید  و  دامی  انسانی،  های 

 استفاده کرد. 
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