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های ضد میکروبی جزئی از سیستم دفاعی در گیاهان هستند. آنها در  پپتید

های گیاهی مختلفی وجود دارند و دارای اثر ضد  هها و در گونتمامی بافت

پاتوژن برابر  در  سرطانی  میکروبی  ضد  خواص  و  جانوری  و  گیاهی  های 

روبی غنی از سیستئین  ها گروهی از این پپتیدهای ضد میکهستند. اسنیکین

دهی های پیام های محیطی، مسیرولی پایین هستند که در تنشبا وزن مولک

تهورمون و  رشد  و  دارند.  ها  نقش  حاضر، کامل  مطالعه  از    در  استفاده  با 

بیوانفورماتیکی ویژگی روش   ی ژن  خانوادهی  اعضاهای  های آزمایشگاهی و 

روز   18و    13،  8،  3ی بذر )و تغییرات بیانی آنها در مراحل نمو  نیکیاسن

گر از  گرفتدهپس  قرار  بررسی  مورد  جو  گیاه  در   وجودنتایج  .  افشانی( 

یازده اس  تعداد  داد  جو  اهیگژنوم  ر  د  ن یکی نژن  نشان   هایاسنیکین .  را 

ن ی. ای تحریک شونده با جیبرلین بودندعملکرد  نیدمی  شده حاو  ییشناسا

پپتیس   یداراها  اسنیکین ویگنال  سلخار  تجمع   د  و  یولج    دلیل  به  بودند 

ه  یثانو  یز بوده و ساختارهایآبگر  هیدروفوب،نه  یآم  یدهایاس  الایب  یفراوان

های شناسایی شده، وجود تعداد  در همه پروتئین   .کردندید میلتو  یادهیچیپ

پیوند محاسباتی دی  شش  صورت  به  میکروبی  ضد  خاصیت  و  سولفیدی 

تغییرات  بررسی  گردید.  اعضای  مشخص  ژن  بیانی  در  خانواده  اسنیکین  ی 

بیانی    های مذکور دارای الگوهایمراحل مختلف نمو بذر نشان داد که ژن 

ه  کاملاً مرحلهمتفاوتی  هر  در  و  آنستند  بیان  میزان  نموی  روند  ی  ها 

های اسنیکین، علاوه بر استفاده از  دهد. با شناسایی ژنمتفاوتی را نشان می 

های مختلف بیانی  وان آن را در سیستم تآن در تولید گیاهان تراریخت، می 

آنتی عوامل  از  جدیدی  نسل  عنوان  به  و  کرد  در  تولید  طبیعی  بیوتیک 

 انسان، گیاهان و جانوران به کار برد. محافظت از
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Antimicrobial peptides are a part of the innate immune 
system in plants. They are present in all tissues and a 
wide range of plant species, and their antimicrobial 
effect against plant and animal pathogens and cancer 
cells has been proven. Snakins are a group of low 
molecular weight cysteine-rich plant antimicrobial 
peptides involved in the defense against biotic and 
abiotic stresses, hormone pathways, and plant growth 
and development. In the present study, laboratory and 
bioinformatic methods were used to investigate the 
characteristics of the snakin gene family members and 
to evaluate their expression changes in four seed 
development stages (3, 8, 13, and 18 days after 
pollination) in barley plants. The results showed the 
presence of 11 snakin genes in the genome of barley. 
The protein sequences of the identified snakins 
contained the GASA functional domain. These snakins 

had a signal peptide and had extracellular 
accumulation. Due to their high abundance of 
hydrophobic amino acids, they were hydrophobic and 
produced complex secondary structures. Phylogenetic 
analysis was performed between barley, rice, and 
arabidopsis snakins as two monocot and dicot models, 
leading to three classes. Also, six disulfide bonds and 
antimicrobial properties were computationally 
confirmed in all identified proteins. Expression analysis 
showed different expression patterns for snakin gene 
family members in different stages of seed 
development and also exhibited different trends in each 
stage. The snakin genes can use to produce transgenic 
plants and to produce a new generation of natural 
antibiotic agents to protect humans, plants, and 
animals. 
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 مقدمه

امل مختلف زنده و  مداوم در معرض عو   طور به گیاهان  
تهدیدکننده  زنده  امان    غیر  در  برای  دارند و  قرار  حیات 
مضر  اثرات  از  واکنش   ماندن  عوامل،  آبشاری  این  های 

می  آغاز  خود  هموستازی  با هدف حفظ  را  کنند  خاصی 
 (Olga et al., 2020 مهم از  یکی  ترکیبات  (.  ترین 

های  ها، پپتید چالش کننده از گیاه در برابر این  محافظت 
 ( به    Antimicrobial Peptidesضدمیکروبی  یا 

پپتید AMPsاختصار   هستند.  به (  میکروبی،  ضد    های 
عنوان بخشی از سیستم ایمنی ذاتی در تعداد زیادی از  

میکروارگانیسم  شامل  زنده  بندپایان،  موجودات  ها، 
 ;Elsbach, 2003)    جانوران و گیاهان مطرح هستند 

Holaskova et al., 2015 )  دفاع در  ترکیبات  این   .
باکتری  ویروس علیه  قارچ ها،  عوامل  ها،  سایر  و  ها 

هم بیماری  دارند.  نقش  پپتید زا  این  نقش  در  چنین  ها 
تنش  به  گیاهان  شوری،  پاسخ  مانند  زنده  غیر  های 

خشکی، دمای بالا یا پایین و فلزات سنگین اثبات شده  
لی از قبیل بار  ها بر اساس خصوصیات ک است. این پپتید 

باند الکتر  حضور  مثبت،  دی یکی  وزن  های  سولفیدی، 
آبگر  میزان  ثانویه،  پروتئینی  ساختار  به  مولکولی،  یزی 

کار عمل  و شوند و ساز بندی می های مختلفی تقسیم گروه 
های  های غشای خارجی و بخش گیری ساختار آنها هدف 

با سایر اجزای حیاتی سلول   کنش میان درون سلولی و یا 
 ;Haris et al., 2014; Bahar & Ren, 2013ست ) ا 

Kang et al., 2017 .)   از به حال بیش  نوع    1700تا 
ی طبیعی از منابع مختلف شناسایی شده  پپتید ضدمیکروب 

آنالوگ  مورد  هزاران  و  این    است  اساس  بر  پپتیدی 
و   طراحی  است    طور به پپتیدها  شده  ساخته  مصنوعی 

 (Laverty et al., 2011 ا یکی  مهم (.  انواع  تر ز  ین 
شناخته پپتید  میکروبی  ضد  اسنیکین های  ها  شده، 

 (Snakins می )  باشند (Olga et al., 2020 ) .   
پپتیدسنیکین ا پایین  ها،  مولکولی  وزن  با  هایی 

خانواده    80-270) از  سیستئین  از  غنی  اسیدآمینه(، 
 GASA  (Gibberellic Acid-Stimulatedژنی  

Arabidopsis همان هستند.  اط(  نام  از  که  ین  وری 

موتیف  بین  پیداست،  این  پپتیدها  ساختاری  های 
بالایی    پپتیدها و پپتیدهای موجود در زهر مارها تشابه

پپتید  این  ساختار  در  دارد.  مشهود  وجود  ناحیه  ها سه 
به طول   پپتید  اسیدآمینه    29-18است: یک سیگنال 

با   متغیر  بسیار  ناحیه  یک  آمینی،  انتهای    31-7در 
این    ینهاسیدآم اعضای  در  اصلی  تفاوت  موجب  که 

با   کربوکسیلی  انتهای  در  دمینی  و  است    66خانواده 
سیستئین حفاظت شده است    12آمینه که دارای  اسید

ایجاد   با  دی  6که  در  پیوند  مهمی  نقش  سولفیدی 
می ایفا  مولکول  ) پایداری   ,Porto & Francoکند 

دی 2013 پیوند  کاهش  (.  موجب  سولفیدی 
نتیجه اکسیداسی در  احیاء،  تنظیم  و  تأثیر    ون  کاهش 

 ,.Nahirñak et alشود ) های غیر زیستی میتنش

نقش2012 از  تکام(.  ژن های  این  میلی  به  ها  توان 
ریشه  گلدهی،  ایجاد  القای  برگ،  توسعه  جانبی،  های 

سلول سایز  جوانهتنظیم  و  بذر  توسعه  در  ها،  آن  زنی 
تک ژنگیاهان  کرد.  اشاره  دولپه  و  خانواده  لپه  های 

GASAمسیر در  پیام،  هورمونهای  های  دهی 
براسینواستروئید  اسید،  آبسیزیک  اسید،  ها،  جیبرلیک 

سیلیک اسید و اکسین، تنظیم احیا، تغییر در بیان  سالی
ژن )با  برخی  فاکتور  کنشمیان ها  با  های  قوی 

بیوسنتز متابولیت و همچنین  و  رونویسی(  ثانویه  های 
تنش علیه  دفاع  عمل  در  زیستی  غیر  و  زیستی  های 

)می بعدی  Rezaee et al., 2020کنند  مطالعات   .)
اسنیکین  که،  دادند  اندانشان  در  مختلف  م ها  های 

های گیاهی تک لپه  گیاهی و در طیف وسیعی از گونه
می  یافت  لپه  دو  همانندو  پپتیدهای ضد    شوند.  سایر 

اسنیکین  گیاهی،  آمینه میکروبی  اسید  دارای  های  ها 
شوند  ها می در آن ازی بوده که باعث ایجاد بار مثبت  ب
(Porto & Franco, 2013; Goyal & Mattoo, 

2016; Epand, 2016)  نام به  اسنیکین  اولین   .
Snakin-1  (StSN1  سال در  آن    1999(  از  پس  و 
Snakin-2  (StSN2  سال در  غده   2002(  های  از 

 ;Segura et al., 1999جداسازی شد )سیب زمینی  

Berrocal-Lobo et al., 2002  .) 
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جو با  (.Hordeum vulgare L)  گیاه   ،
2n=2x=14تنش برابر  در  مقاوم  زیستی  ،  غیر  های 

شوری، بعد از گندم، برنج و ذرت   انند خشکی، سرما وم
 ( دنیاست  ارزش  با  غله   ,.Baum et alچهارمین 

آمینه  ن ی پروتئ (.  2007 اسیدهای  از  سرشار  جو،  های 
آمینه  و سایر اسیدهای    ( Pro) ن  رولی و پ   ( Gln) گلوتامین  

آنزیمی  آب  هیدرولیز  هستند.  جو،  ن ی پروتئ گریز  های 
فعالیتقطعات   با  امیدوارکننده،  پپتیدی  زیستی  های 

آنتی  خاصیت  فلزی  مانند  اتصال  ظرفیت  و  اکسیدانی 
های جو را در  ن یپروتئهای بالقوه ایجاد کرد که کاربرد

دهد. علاوه  محصولات آرایشی و غذایی گسترش می 
اسید  بالای  محتوای  این،  آب های  بر  گریز  آمینه 

نیازمی مورد  ساختاری  عناصر  تشکیل    تواند  برای 
آمفی پپ  را  تیدهای  بهتر  میکروبی  ضد  فعالیت  با  فیلیک 

 (. Bamdad et al., 2015فراهم کند ) 

اطلاعات  پایگاه  مختلف  اینترنتی  منابع  و  داده  های 
می  ضد  پپتیدهای  از  و  ارزشمندی  طبیعی  کروبی 

های داده، ابزار  اند. در این پایگاه مصنوعی را فراهم آورده 
ویژگی جس  با  پپتیدها  برای  ابزارهای  های  تجو  دلخواه، 

به   که  است  شده  فراهم  بینی  پیش  و  آنالیز  مختلف 
فرآیند کشف و طراحی پپتیدهای ضد میکروبی جدید با  

می  کمک  یافته  بهبود  ،  کلی   طور به کنند.  فعالیت 
های داده در کنار فراهم کردن اطلاعات پپتیدی،  پایگاه 

به تحقیق روی پپتیدهای ضد میکروبی کمک کرده و  
های زیستی پپتیدها در  برداری بهتر از فعالیت ره امکان به 

 کنند. های مختلف را ایجاد می زمینه 
 

 پیشینه پژوهش 

در گیاه    هاکین عضو از خانواده اسنی  16تعداد    تا کنون 
اسنیکین    15  (، Nahirñak et al., 2016)  ی سیب زمین 

آرابیدوپسیس  گیاه    9  (، Rezaee et al., 2020)  در 
  (، Muhammad et al., 2019)  اسنیکین در گیاه برنج 

گیاه ذرت  10 در   ,.Zimmermann et al)  اسنیکین 

گیاه سورگوم  12  (، 2009  ,Filiz & Kurt)  عضو در 

  ه کاکائو عضو از خانواده اسنیکین در گیا  17(،   2020
(Faraji et al., 2021  ،)26  ( عضو در سیبFan et 

al., 2021  ،)14  ( انگور  در   ,.Ahmad et alعضو 

پنبه )  38  ،(2020   Qiao et al., 2021  ،)37عضو در 
عضو در    18(،  Ahmad et al., 2019عضو در سویا )

( و  Li et al., 2022توتون  در    21و    19(  عضو 
صنوبرگونه  مختلف  (، Han et al., 2021)  های 

بررسی  تند.  شناسایی و مورد تجزیه و تحلیل قرار گرف
که  پژوهش  مطلب  این  تاکنون،  گذشته  های 
های چندژنی را در گیاهان مختلف  ها خانوادهن اسنیکی

می  موردتشکیل  را  می تأیید    دهند  این    .هددقرار 
توالی  جداسازی،  شناسایی،  هدف  با  یابی،  تحقیق 

پپتید  یهاتوالی تعیین خصوصیت   های ضد  کد کننده 
آنها در   بیان  بررسی  از گیاه جو و  اسنیکین  میکروبی 

منظور   به  دانه  تکامل  مراحل  طی  عوامل  در  معرفی 
 ضد میکروبی جدید صورت گرفت.  

 

 شناسی پژوهش روش
 هاشناسایی ژن

در ژنوم    GASA  یخانواده ژن  یاعضا  ییشناسا  یبرا
  از بانک موجود    GASA  نی پروتئ  یهاتوالی جو، تمام  

  ی هاتوالی شد.    افتیدر  NCBIداده    گاهیپا   ن یپروتئ
نرم از  استفاده  با   CLC  یافزارهادانلودشده 

Genomics Workbench 9.0    وVector NTI 

و  هم  10.3 شدند  توافق  ی توال  کیتراز  از    مورد 
در  مورد توافق     ی مختلف به دست آمد. توال  ی هاتوالی 

ش مورد انتظار  درج شد و با ارز   tBLASTn  افزارنرم
جو قرار  سازی شده  غیر مستنددر مقابل ژنوم    0/ 001

ده  با هم مخلوط و با استفا   tBLASTnنتایج  گرفت.  
نرم   CLC Genomics Workbench  های افزاراز 

 بندی شدند. سرهم  Vector NTI 11.0و  3.6.5
 

 های اسنیکین تعیین چارچوب خوانش باز ژن 

همچنین  یبرا و  جداسازی  صحت  وجود    بررسی 
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کامل باز  خوانش  از  چارچوب  حاصل  قطعات    ،
داده سرهم  پایگاه  از  استفاده  با  دومین بندی  های  های 

ابزار   (CDD)  شدهحفاظت    و  BLASTnهای  و 
ORF finder    پایگاه در  برابر    NCBIموجود  در 

هم مورد  ژن  گرفتتندبانک  قرار  -Marchler)  ترازی 

Bauer et al., 2014  .)برا قطعات    ر یتکث  یآغازگرها 
نرم  از  استفاده  با  ژن     Allele ID 7.0  افزارکامل 

(Apte et al., 2007 ) ش خوان  یها، براساس چارچوب  
)  باز ژن ORFsکامل  شده  یی شناسا  GASA  یها( 

 شدند.  ی( طراح 1)جدول 

 
 DNAنمونه و استخراج  تهیه

  زهک از مرکز تحقیقات بذر و نهال کرج بذر جو رقم  
پر از خاک به    ل یاستر  ی ها  شد. بذرها در گلدان  هیته

و  سانتی   20)   لوگرمی ک  2/ 5وزن   ارتفاع    15متر 
که به    ی ا زمان روزانه تو    متر قطر( کاشته شدند سانتی 

برگ  سه  آب  یمرحله  استخراج    شدند.  یاریبرسند، 
DNA  روش به  برگ  بافت  صورت   CTABاز   ،

( مورد  Doyle & Doyle, 1987گرفت  سپس  و    .)
به  کمی  و  کیفی  آگاروز  وارزیابی  ژل  و    % 1سیله 

با استفاده    PCRر گرفت. واکنش  اسپکتروفوتومتر قرا
دمایی  برنامه  با  آمپلیکون  مسترمیکس  ،  از 

گراد به مدت  درجه سانتی   94سازی در دمای  واسرشت
آغازگر    30 جفت  هر  اتصال  دمای  در  اتصال  ثانیه، 

درجه    72ثانیه و گسترش در    30( به مدت  1)جدول  
به مدتسانتی چرخه صورت    35طی  ثانیه،    30  گراد 

واسرشت همچنین  اولیه  گرفت.  در    10سازی  دقیقه 
سانتی   94 نهایی  درجه  گسترش  و  در  10گراد  دقیقه 
گراد انجام شد. پس از انجام واکنش،  درجه سانتی  72

آگاروز    PCRمحصولات   ژل  درصد    1/ 5روی 
و )شکل  تأیید    بارگذاری  شدند  از  1اندازه  پس   .)

قط نتایج،  کیت  بررسی  از  استفاده  با  تکثیری  عات 
ژل  از   Thermo Fisherشرکت    استخراج 

Schientific    ،سازنده شرکت  دستورالعمل  طبق 
توالیالصخ جهت  و  شرکت    دوطرفهیابی  سازی  به 

شدند.   ارسال  آلمان  به    یتوال   یینتعمتابیون  قطعات 
برگشتیصورت   و  با  رفت  پرایمرهای    و  از  استفاده 

ژ هر  به  مربوط  از  .  گرفت  انجام  ن اختصاصی  پس 
برای هر  ه صورت جداگانه  ب  یابی، توالی   دریافت نتایج

مورد  Vector NTI 11.0افزار با استفاده از نرم ژن و 
گرفتند.  قرار  تحلیل  و  و  هاتوالی   تجزیه  تجزیه  ی 

  BLASTnبا استفاده از    شده مربوط به هر ژن تحلیل 
پایگاه    NCBI  سایت برابر  و    nrدر  شده  همردیف 

 . گردید تأیید   هاابی آن یجداسازی و توالی صحت 

 

 ی شماره دسترسو   یریطول قطعه تکث ، دمای اتصال،ژن کاملقطعه  یجداساز یمورد استفاده برا هایمریپرا یاسم، توال .1 جدول

 اسم ژن توالی پرایمر  ( C°) دمای اتصال ( bp) طول قطعه تکثیری شماره دسترسی 

OL677460 554 59 F:  AATCACCAGAAAGCGAAGCAAACC 
HvSn2 

R:  GGGATGAGATCACGGGCACTTG 

OL677461 571 60 F:  ATATAGGGTCACACATCAGTAGC 
HvSn3 

R:  GAGATTATTGAACATTGGGACAGG 

OL631779 568 57 F:  ACTCACTCGTCGCTCACTCATC 
HvSn4 

R:  CCGTAGGGTGGAGGTTGAAGAC 

OL677462 513 60 F:  CCAAGCAACTCTCAAGAACAC 
HvSn5 

R:  ATGGGCTGTGGAGGATGG 

OL677463 719 63 F: GCATCGCCACCCAAGCCTAAG 
HvSn7 

R: GTCAACACCGTTCCTTCCACACC 

OL631773 590 58 F: GAAGAAGAGAAGACGATGAAGCC 
HvSn8 

R: GAAACACTCCTCACTACTCAAACC 

OL631774 1151 60 F: ACCGACACTATCTACTACTCCTAC 
HvSn9 

R: GATGATTATTGATGGGTGCTTGG 

OL631775 611 63 F: GCGACCACCAGCCAGAAG 
HvSn10 

R: TGAAGGAGAGGAAGAAGAAGATGG 

OL631776 1122 63 F: CACTACACTAGCCAGCGTCTTATC 
HvSn11 

R: CAACGGCGAGGCAGAATCC 

OL631777 798 60 F: TACACCTACCTACGGACCTACC 
HvSn12 

R: CCTGGCAATGAATCTACATCTACG 

OL631778 526 60 F: TCCTCGTCCTCGCAGTCG 
HvSn13 

R: AGTAATAACCATCAACCGCAAGC 
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 های بیوانفورماتیکی زیه و تحلیل تج

) چارچوب  باز  با    ها توالی ( موجود در  ORFهای خوانش 
نرم  از  پروتئین    Vector NTI 10.3افزار  استفاده  به 
با به ها توالی ترجمه شدند.   کارگیری  ی پروتئینی حاصل 

نرم  سایت    CDDو    Interproscan  ،Pfamافزار  سه 
NCBI   عملکردی  ی  ها برای وجود یا عدم وجود دمین

 Carvalho etشده مورد بررسی قرار گرفتند ) محافظت 

al., 2001; Finn et al., 2016; Lata et al., 

ای که  شده های عملکردی محافظت (. تنها دمین 2007
نرم  سه  مذکور توسط  عنوان  تأیید    افزار  به  بودند،  شده 

  با های اسنیکین انتخاب شدند.  های اصلی پروتئین دمین 
از  موجود    ه ی ثانو   ی ساختارها   Phyre2  افزار رم ن   استفاده 

گرفتند   ی بررس مورد   ن، ی ک ی اسن   ی ها توالی در     قرار 
 (Kelley et al., 2015 .)   ن ی ا   یی ا ی م ی کوش ی ز ی مشخصات ف  

خالص،    ها ن ی پروتئ  بار  طول،    ک، ی زوالکتر ی ا   pHشامل 
نرم   نه ی آم   ی دها ی اس   ی فراوان  از  استفاده  افزار  با 

ProtParam   شد   ی بررس   (Wilkins et al., 1999  .)
با استفاده از   ی د ی سولف  ی د  ی وندها ی ا عدم وجود پ ی وجود 

 Ferrè)   قرار گرفت   ی مورد بررس    DiANNAافزار  نرم 

& Clote, 2005 .)    توالی وجود  عدم  یا  وجود  بررسی 
مارپیچ  تجمع  سیگنال،  محل  همچنین  و  غشایی  های 

نرم اسنیکین  از  استفاده  با  ترتیب  به  افزارهای  ها 
SignalP 5.0 ،  TMHMM    وCELLO2GO  
 Petersen et al., 2011; Reddy etصورت گرفت ) 

al., 2004  .) ژن   ی ها توالی با    GASA  ی ها رونوشت 
سرور   از   psRNATargetاستفاده 

 (http://plantgrn.oble.org/psRNATarget/ )    در
  ی گر جو غربال   منتشرشده   ی ها microRNAبرابر تمام  

 Gene  ده از ابزار فا با است  (.  Dai et al., 2018د ) شدن 

Structure Display Server   اگزون   ساختارهای-
  ژنی   توالی   و   cDNA  ترازی هم   براساس   را   اینترون 
جو پروتئین  اسنیکین  )   های  گردید   ,.Guo et alایجاد 

(. بررسی وجود یا عدم وجود خاصیت ضدمیکروبی  2007
افزار  انجام شد. در این نرم   CAMPافزار  با استفاده از نرم 

از عه مو مج  که    ای  مختلف  ضدمیکروبی  پپتیدهای 
محاسبات به  خاصیت  صورت  وجود  آزمایشگاهی  یا  و  ی 

آن ضد  در  شده  تأیید    ها میکروبی  گردآوری  است،  شده 
نرم  در  پروتئینی  ها توالی ،  CAMPافزار  است.  ی 

 Support، با استفاده از چهار روش محاسباتی  اسنیکین 

Vector Machine  ،Random Forest  ،Artificial 

Neural Network    وDiscriminant Analysis  
یا عدم وجود خاصیت    بررسی   مورد  قرار گرفته و وجود 
 ,.Zasloff et alها مشخص گردید ) میکروبی در آن ضد 

2006  .) 

 
        in silicoژن  انی ب لیو تحل  هیتجز

بیانی  اعضای خانواده ژنی اسنیکین در   الگوی  بررسی 
  3ذخیره زودهنگام ) ، شامل پیش ذر چهار مرحله تکاملی ب 

گرده  از  پس  پیش روز  با افشانی(،  روز    8) تأخیر    ذخیره 
از   زود افشان گرده پس  از    13هنگام ) ی(، ذخیره  روز پس 

ی(  افشان گرده روز پس از    18شدن دانه ) افشانی( و پر گرده 
داده  از  استفاده  توالی با  از  حاصل    RNAیابی  های 

 (Bian et al., 2019  انجام ) دید.   گر 
 

 های پژوهش یافته

همرد   ج ینتا  یبندسرهم  از  مورد    یتوال   یف یحاصل 
برابر   اسنیکین  توافق   به    ،جو  اهیگ  ژنومدر   منجر 

،  1436،  1451،  1620  ی هابه طول   گ یکانت  11  جاد یا
و    1842،  1925،  1150،  1635،  1750،  1520،  1234
الگو    1362 با  شد.  باز  کانتیگقرارجفت  های  دادن 
آغازگر هدش ایجاد از  ،  حاصل  نتایج  شد.  طراحی  هایی 

،  554های اختصاصی، قطعاتی با طول  تکثیر با آغازگر
571  ،568  ،513  ،719  ،590  ،1151  ،611  ،1122  ،
،  HvSn2های  جفت باز را برای اسنیکین  526و   798

HvSn3  ،HvSn4  ،HvSn5  ،HvSn7  ،HvSn8  ،
HvSn9  ،HvSn10  ،HvSn11  ،HvSn12    و

HvSn13  های  (. با استفاده از ابزار 1)شکل  د  نشان دا
SignalP    وCELLO   خانواده  هاتوالی پروئینی  ی 
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این   ساختار  در  و  شدند  آنالیز  جو  گیاه  اسنیکین 
،  24،  29ای به طول  های نشانهها، وجود پپتید پروتئین 

آمینه و  اسید   24و    19،  29،  36،  28،  25،  23،  33،  33
پروتئی  در  غشایی  عرض  مارپیچ  یک  های  نحداقل 

HvSn4  ،HvSn5  ،HvSn11    وHvSn13   تأیید  
القا در پاسخ به تنش  های  شد. تجمع خارج سلولی و 
ویژگی  از  دیگری  بخش  زنده  غیر  و  های  زنده 

پپتید بینی پیش  برای  بود.  شده  جو  گیاه  اسنیکین  های 
سلول  محلی   اسنیکین از  پپتیدهای  که  سایر  و  ها 

مع پیدا  تج ضدمیکروبی گیاهی پس از تولید در آن ها  
با  می همواره  سیستم    عملکردکنند،  در  پپتیدها  این 

در ارتباط است. به  دفاعی و مقابله با عوامل بیماریزا،  
پاتوژن مقابل  در  اثرات محافظتی  وجود  این  دلیل  ها، 

ها پس از تولید و تغییرات پس از ترجمه و ایجاد  پپتید 
ترشح میساختار از سلول  به خارج  ثانویه،  شوند  های 

  باید  بنابرایندر اولین مراحل دفاع، وارد عمل شوند.  تا
سیگنال در  های  پپتید  چنین  سلولی  خارج  ترشحی 

سایر پپتیدهای ضدمیکروبی که  و    هاساختار اسنیکین 
آ   مکانیسم عمل  غشاهای  ناصلی  با  برهمکنش  ها 

 ,.Sagaram et al)  میکروبی است، وجود داشته باشد 

2012  .) 
دمین در   وجود  عملکردی  هابررسی  ی 
شده محافظت  محافظت  دمین  یک  از   GASA شده، 

شونده با جیبرلین در ساختار  های تنظیم خانواده پروتئین 
اسنیکین  شناسایی تمامی  گیاه  های  از  مشاهده  شده  جو 

محافظت شد.   عملکردی  دمین  و    ، شده این  پیچ  نوعی 
در   که  است  سیستئین  از  غنی  و  پایدار  خوردگی  تاب 

ژنی اسنیکین گیاهی وجود دارد. این    ی ا ه تمامی خانواده 
محافظت  ناحیه  در  اسنیکین دمین  سوم  )ناحیه  ها  شده 

اسیدآمینه    12به دلیل وجود    قرار گرفته و کربوکسیلی(  
سولفیدی درون  پیوند دی شش    شده، سیستئین محافظت 

 ,.Nahirñak et al)   شود مولکولی در آن تشکیل می 

2012; Nahirñak et al., 2016 .)    وجود  بر در رسی 
دی پیوند  اسنیکین های  ساختار  در  جو،  سولفیدی  های 

شده در این پژوهش، دارای  های جداسازی تمام اسنیکین 
اسید آمینه سیستئین محافظت شده بودند که توانایی    12

در  پیوند دی   شش تشکیل   را  مولکولی  درون  سولفیدی 
 (. 2)شکل   ساختار این پپتیدها داشتند 

 

 
واکنش کنترل منفی   ،2  چاهک ؛1Kbpنشانگر  ،1های اسنیکین، در تمام تصاویر چاهک ژن PCRورز محصولات وفژل الکتر . 1شکل 

 جو رقم زهک DNAتوالی تکثیر شده ژن مورد نظر روی  ،3 و چاهک
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،  جو های گیاه  بررسی ساختارهای ثانویه در اسنیکین 
مارپیچ  رشته وجود  همچنین  و  آلفا  به  های  بتا  های 
تکی   این   یا صورت  تمام  ساختار  در  را  هم  پپتیدها    با 

  11تا    1مارپیچ آلفا و    6نشان داد. نتایج وجود صفر تا  
پپتید  این  ساختار  در  را  بتا  در  رشته  کرد.  مشخص  ها 

  HvSn13و    HvSn2  ،HvSn4 ،HvSn11های  پپید 
رشته  پپتید فقط  سایر  در  اما  دارد،  وجود  بتا  های  های 

رشت  و  آلفا  مارپیچ  جو،  هم  ه اسنیکین  کنار  در  بتا  های 
ها در ساختار  موجود است. وجود این فولدینگ و خمش 

ها باعث حفظ پایداری و یکپارچگی در محل تجمع  پپتید 
پاتوژن  با  تقابل حداکثری  و همچنین موجب  های  شده 

 (. 3گردد )شکل هدف می 
ویژگی  آنالیز  فیزیکوشیمیایی  نتایج  های 

مولک پروتئین  وزن    دالتون، یلو ک  24تا    9ی حدود  ول ها، 
پپتید  اکثر  در  ناپایداری  از  وجود  بالاتر  شاخص  )با  ها 

  ضریب ناپایداری با     HvSn11و    HvSn4جز  ( به40
محدوده    ایزوالکتریک pH ،62تا    26  بین ،  9-8در 

بین   آلیفاتیک  شاخص    7/ 88و    25/48شاخص  و 
 را نشان داد.  06/0تا  -3/0هیدروپاتی بین 

پایین   مولکولی  افزایش    موجب ،  ا ه اسنیکین وزن 
ضد   پپتیدهای  این  عملکرد  و  انتقال  تولید،  سرعت 

) می   میکروبی  دامنه Porto & Franco, 2013شود   .)  
pH   پیش برای  بینی ایزوالکتریک    های پپتید شده 

بالا  بازی  بیانگر ویژگی  از  جداسازی شده،  این گروه  ی 
سیستئین  مانند  بازی  آمینه  اسیدهای  ،  پپتیدهاست. 

مشاهده  ها  اسنیکین در ساختار    فراوانی به    ن آرژنین و لیزی 
پپتیدهای  می  این  بازی  خاصیت  بر  دلیلی  خود  و  شود 

است  میکروبی   ;Castro & Fontes, 2005)   ضد 

Nahirñak et al., 2012; Nahirñak et al., 2016;.  
Porto & Franco, 2013  ایزوالکتریک نقطه   .) (pI )  ،

pH ن بار خود  ئی ی است که در آن یک اسیدآمینه یا پروت
دهد )فاقد بار الکتریکی خالص بوده یا به  را از دست می 

می  خنثی  الکتریکی  بار  لحاظ  از  دیگر  و  عبارت  باشد( 
به   قادر  با جریان مستقیم،  الکتریکی  در میدان  بنابراین 

نمی  یک  حرکت  ایزوالکتریک  نقطه  از  اطلاع  باشد. 
ی  ها سازی روش تواند برای انتخاب و بهینه پروتئین می 

خالص  برای  استفاده  از  مورد  اعم  پروتئین  سازی 
الکتروفورز   و  یونی  تبادل  کروماتوگرافی 

 ,Castro & Fontesایزوالکتروفوکوسینگ مفید باشد ) 

شده توسط  شاخص آلیفاتیک حجم نسبی اشغال (.  2005
از زنجیره  معیاری  و  بوده  آلیفاتیک  ثبات    های  افزایش 

 (.  Ikai, 1980)   آبگریز بودن پروتئین است   حرارتی و 
 

 
،  های اسنیکین جونیپروتئهای دومین ساختار لیو تحل هی. الف( تجزاسنیکین جو یها نیاز پروتئ GASA دومین یهم تراز . 2 شکل

های های اسنیکین، که سیستئیننیپروتئ ی چندگانه توال ترازی همحفظ شده آنها بود. ب(  نیستئیس 12نشان دهنده سبز   هایستون
 ه است.ها نشان داده شدآنحفاظت شده 
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 های گیاه جو های ثانویه در اسنیکین. ساختار3شکل 

 
پپتیدهای   برای  شده  محاسبه  آلیفاتیک  شاخص 

نشانجوگیاه    اسنیکین خوب  ،  نسبتاً  مقاومت  دهنده 
توان آن را به  آنها در مقابل درجه حرارت است که می 

با والین، لادرصد  آمینه  آلا  ی اسیدهای  ین  نلوسین، و 
وج همچنین  پلو  و  ثانویه  ساختارهای  های  ود 

داددی  نسبت  پپتیدها  این  در  موجود   . سولفیدی 

کل هیدروپاتی  تقسیم    (GRAVY)  متوسط  از 
های  مجموع هیدروپاتی محاسبه شده برای تمام اسید 

اسید کل  تعداد  بر  پروتئین  در  آن  آمینه  آمینه  های 
می بدست  صورتپروتئین  در   GRAVYکه  ی آید. 

بدین  محا باشد،  منفی  پروتئین  یک  برای  شده  سبه 
در   و  است  قطبی  غیر  پروئین  آن  که  است  معنی 

می محسوب  قطبی  آن  بودن  مثبت  شود  صورت 
(Kyte & Doolittle, 1982  .) 

میکروبی   رویکرد  ترینمهم پپتیدهای ضد    در  اثر 
تعامل  ها پاتوژن  مقابل و  ارتباط  غشا ،  سلولی  با  های 

ویا همچنین  هیدروفوبی  ژگی  ست.  تارهای  ساخو 
دی پیوندهای  و  خاص  موجب    سولفیدی، ثانویه 

پپتید  درگیری  غشاسهولت  با  اسنیکین  های  های 
پاتوژن فسفولیپیدی  میدولایه  پپتیدهای  شود.  ها 

سلولی    لایهبا غشاهای دو  تعاملبرای ایجاد  اسنیکین  
از اسیدهای چرب   هستند،    شدت آبگریز به  که عمدتاً 

آبگریزد  بای این    ی خاصیت  که  دهند  افزایش  را  خود 
  غیرقطبی مورد را با افزایش در میزان اسیدهای آمینه  

آ   دهند در ساختار خود انجام می   و لوسین  نینلامانند 

(Sagaram et al., 2012; Wilkins et al., 

1999  .)miRNA  از گروهی  کوتاه  RNAها  های 
فرایندغیر کد با  ی سلولی  های زیست کننده هستند که 
پاسخ تنش   و  از  به  بیان ژن پس  کنترل  از طریق  ها 

می ارتباط  در  )رونویسی   ,.Heidari et alباشند 

رونوشت2020 توالی  بررسی  نتیجه    GASAهای  (. 
داد که   و    Hvu miR6196aتوسط    HvSn5نشان 

HvSn11    توسطHvu miRN5803    هدف مورد 
 گیرد. قرار می 

اگزون  ساختار  پرو  -بررسی  های  تئین اینترون، 
ژناسنیک کرد،  تقسیم  گروه  سه  به  را    های   ین 

HvSn3،  HvSn4 ،  HvSn5 ،  HvSn8   و  HvSn9  
  سوی   از .  هستند   اگزون  دو  و  اینترون   یک  دارای
  و   اگزون  چهار  دارای   ، HvSn12  و   HvSn11  دیگر،

می  سه   ، HvSn2)  3  گروه   های  ژن .  باشنداینترون 
HvSn7،  HvSn10  و  HvSn13)،  سه   دارای   که  

 ند. هست اینترون  دو  و اگزون 
داده    یابزار   CAMP  ی اطلاعات  گاهیپا توسعه  را 

  مختلف  یمحاسبات  یها تم یاست که با استفاده از الگور
ویژگی اساس  بر  شارژ  و  وجود  آبگریزی،  مانند  هایی 

ساختار  و  پیچش  ثانویه،  مثبت،  پهای    ی نیبش ی به 
  گر ید   ی هان یو پروتئ  دها ی در پپت  ی کروبیضد م  ی ژگ یو

پروتئینتنها در صورت   هاتم یالگور  ن یا  . پردازدمی ها  ی 
پپتید عنوان  به  میرا  میکروبی  ضد  که  های  شناسد، 

ی و  ای   کدارای  م  یژگ ی چند  ضد  ی  کروبیمشترک 



 9 ... در    نیکیاسن یخانواده ژن یضااع یانیب راتییو تغ هایژگیو  یبررسپنجی و همکاران:  

 

 

اسنیکین  بررسی  گیاه جو،  باشند.  از  های شناسایی شده 
پایگاه   در  پپتید،  سیگنال  حذف  از  ،  CAMPپس 
تمامی این  خاصیت ضد میکروبی را با احتمال بالایی در 

الگوریتم  پپتی  داد.  نشان   Support Vectorدها 

Machine    از بیشتر  احتمال  میزان  الگوریتم  0/ 98با   ،
Random Forest    از بیشتر  احتمال  میزان  ،  0/ 83با 

با میزان احتمال    Discriminant Analysisالگوریتم  
از   الگوریتم    0/ 94بیشتر   Artificial Neuralو 

Network   میکروبی را    وجود خاصیت ضد   کامل تأیید    با
 بینی کرد. های شناسایی شده پیش در تمامی اسنیکین 

های  یابی ژنتوالی   هایداده   از  بیان حاصل  الگوی
استثنای   )به  دانه  تکامل  مراحل  طول  در  اسنیکین 

کلی    HvSn4ژن روند  بود(،  افزایشی  سیر  دارای  که 
( بررسی  اول  مرحله  در  داد.  نشان  را  روز    3کاهشی 

ا  بیان ژنافشانی( ز گردهپس   ، HvSn3    ،بسیار پایین
های    HvSn4  ،HvSn5  ،HvSn7های  ژن ژن  و 

HvSn13    و و    HvSn8  ،HvSn10متوسط 
HvSn12  روز    8باشد. در مرحله دوم بررسی )بالا می

بسیار پایین،    HvSn10  افشانی(، بیان ژنپس از گرده
HvSn4   ژن سایر  و  نشان  متوسط  بالایی  بیان  ها 

ژندادند.   بیان  و     HvSn3در  سوم  اول،  مراحل  در 
روز پس از    18و    13،  3های  چهارم بررسی )در زمان 

روز پس    8افشانی( پایین بوده و در مرحله دوم )گرده
گرده افزایش  از  دیگر،  مراحل  به  نسبت  افشانی( 

و    HvSn4های  داشت. در مراحل سوم و چهارم، ژن
HvSn10  ژن سایر  ثبر خلاف  بیان  روند  را  که  ابتی 

می ژن  طی  داشتند.  بیان  افزایش  شدت  به  کردند، 
HvSn4    در مرحله اول  دوم، بیان متوسط، در مرحله

را   بالایی  بیان  چهارم  مرحله  در  و  پایین  بیان  سوم 
داد. ژن   HvSn13و    HvSn5  ،HvSn7های  نشان 

در دو مرحله اول بررسی روند افزایشی و در دو مرحله  
های  رای ژن ر پی داشتند. بدوم روند کاهشی بیان را د

HvSn8    وHvSn12  روند تا چهارم  اول  مرحله  از   ،
از ژن   و  بودیم  را شاهد  بیان  در    HVSn10کاهشی 

دو مرحله اول بیان کاهشی و در دو مرحله دوم بیان  
 (. 4  افزایشی را شاهد بودیم )شکل

 

 
 3ذخیره زودهنگام )مرحله اول: پیش -ل بذراحل مختلف تکامهای خانواده اسنیکین در طی مرنقشه حرارتی حاصل از بیان ژن . 4شکل 

روز پس از   13هنگام )ی(، مرحله سوم: ذخیره زودافشانگردهروز پس از  8)تأخیر  ذخیره باافشانی(، مرحله دوم: پیشروز پس از گرده
 ی(.افشانگردهروز پس از  18افشانی( و مرحله چهارم پر شدن دانه )گرده
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 ها و پیشنهادگیری نتیجه

مجموع،  د  خانواده ر  وجود  حاضر  ژن   پژوهش    ی چند 
داد،  کرد    مشخص   جو   اه ی گ   در   را   اسنیکین  نشان  و 

گ   اسنیکین خانواده    ی ها ژن    گر ی د   مانند   جو   اه ی در 
ژن   ، ی اه ی گ   های اسنیکین  سطح  پروتئ   ی در  ی،  ن ی و 

از خود نشان    ی مشابه   ی و عملکرد   ی ساختار   ی ها ی ژگ ی و 
پپتید دهند ی م  م .  گیاه های ضد  در  پپتید یکروبی  های  ان 

با  آمینواسیدی و ساختار  ترکیب  در    متنوعی هستند که 
متفاوت  طیف  هست   هم  با  میکروبی  ضد  فعالیت  و  ند 

های ضد میکروبی توان بالقوه  وسیع دارند. بنابراین پپتید 
بالایی برای استفاده در بحث پزشکی و  کشاورزی دارند  

زینی  ای طبیعی، جایگ ه بیوتیک توانند به عنوان آنتی و می 
یا   گیاهان  انسان،  محافظت  جهت  شیمیایی  مواد  برای 

ن حیوانات شوند.     ی کروب ی به عوامل ضد م   از ی با توجه به 
  توان ی موجود، م  بات ی مقاومت در ترک  جاد ی ا  ل ی دل به  د ی جد 

پپت  م   های د ی از  بهتر   ی کروب ی ضد  عنوان    د ی کاند   ن ی به 
تراری   کرد.   اد ی موجود    ی احتمال  گیاهان  خته  تاکنون 

تول  پپتید بسیاری  که  شده  بیان  ید  را  ضدمیکروبی  های 
روش می  توسعه  از  استفاده  با  بنابراین  های  کنند، 

پپتید  های ضد  بیوتکنولوژی در گیاهان و تولید گسترده 
می  در محصولات کشاورزی  استفاده  میکروبی  به  توان 

 کمتر از سموم و کاهش قیمت تمام شده دست یافت. 
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