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گو به  پاسخ های بيان ژن در   ی د ي کل  ی نقش ، 2C (PP2Cs) ی تئين فسفاتازها پرو 

. در  ند ی نما ی م   فا ی ا   ی عال   ی ها وت ی وکار ی تا    ی وت ی پروکار   تنش از موجودات پست 

ژ   بيوانفورماتيکی   بررسی مطالعه،    ن ی ا  خانواده  منظور    PP2C  ی ن اعضای  به 

تجز   یی شناسا  تحل   ه ی و  اورتول ن ژ   ل ي و  با  های  مرتبط  ژنوم  تنش  وگ  گياه  در 

ژن    34جام شد. در مجموع  ان   Aeluropus littoralisلپه  علفی یک   ت ي هالوف 

AlPP2C    ساختار اساس    اه ي گ   این   ژنوم   در   ، PP2C  دمين   اختصاصی بر 

  AlPP2Cهای  ی ترسيم شده از پروتئين ک ي لوژنت ي ف یی گردید. در درخت  شناسا 

و    AlPP2C  ی ها ن ي پروتئ ،  thaliana  Araboidopsisهای  همراه با پروتئين 

AtPP2C   و    ه ی تجز   . دند ش   بندی طبقه   ی همولوژ   مبنای بر    گروه مختلف   ده   در

نشان داد که    AlPP2Cهای خانواده  ن ي پروتئ شده  های حفاظت ف ي موت   ل ي تحل 

م ک ي لوژنت ي ف   بندی گروه  پراکنش  الگوی  با  بالایی  تطابق  از  های هر گروه  ف ي وت ی 

اعضای  نشان داد که توالی ژنی    نترون ی ا  - اگزون ساختار  ل ي و تحل   ه ی . تجز داشت 

.  ها از الگوی متفاوتی برخوردارند خانواده به لحاظ آرایش و فراوانی اگزون این  

طبقه   یی شناسا  تنظ   ی بند و  هشت گروه مختلف صورت    در   س ي س   ی م ي عناصر 

مهم  از  که  س   ن ی تر گرفت  به   س ي عناصر  موت   توان ی م   تنش   مرتبط    یها ف ي به 

ABRE ،MBS  ،DRE   ،STRE    وLTR   نمود الگوی  . اشاره    بررسی 

ژن   داد نشان    ( RNA-Seq)   پتوم ی ترانسکر    ان ي ب   ی الگوها   AlPP2C  ی ها که 

به تنش شور   ی متفاوت    شه ی بافت برگ و ر دو  در    ی اب ی باز   ط ی و شرا   ی در پاسخ 

.  هاست ارائه نمودند که احتمالا بيانگر مسيرهای تنظيمی متفاوت در بيان این ژن 

  در بافت ریشه، حاکی از تنظيمات   AlPP2C4  شده ژن   الگوی بيان مشاهده 

می   اختصاصی  - بافت   ان ي ب  ژن  ژن .  باشد این  شناسایی  با  تحقيق  های  این 

ليتوراليس   PP2Cاورتولوگ   آلورورپوس  گياه  در  تنش  با  اطلاعات  ،  مرتبط 

مطالعات    ی ارزشمند  برای  بيولوژیکی    عملکرد را  فرایندهای  و    ی ها ژن ژنی 

PP2C    د آور می فراهم .   
 

 .تيهالوف ،یرسانام يپ رزنده،يغتنش   ،یژن، تنش شور انيب :ید یکل  یهاواژه
 

From prokaryotes to higher eukaryotes, protein 

phosphatase 2Cs (PP2Cs) play a critical role in the 

stress response. For the purpose of identifying the 

AlPP2C gene and examining its expression, Aeluropus 

littoralis, a salt-secreting halophytic grass belonging to 

the Poaceae family, was genome-wildly analyzed. 

Based on the unique structure of the PP2C domain, 34 

AlPP2C genes were discovered and classified into ten 

evolutionary branches based on homology with 

Arabidopsis thaliana. According to exon-intron 

structural analyses, they possessed a wide range of 

exon counts. AlPP2Cs shared similar motif 

organization in the same evolutionary branches based 

on motif distribution. The motifs ABRE, MBS, DRE, 

STRE, and LTR, which are related with stress, were 

discovered in the promoter region of the AlPP2C. 

AlPP2Cs displayed varied expression patterns in leaf 

and root tissues in response to salt stress and recovery 

conditions, according to transcriptome analyses. The 

AlPP2C4 gene is only expressed in the root tissues. 

These results expand our understanding of the PP2C 

gene family and provide valuable information for future 

research on PP2Cs molecular function and biological 

processes studies.  

 

Keywords: Abiotic stress, Expression pattern, 

Halophyte, Salt stress, Signaling.  
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 ه  قدمم

معرض    معمولاً  اهان یگ   ی ط یمح  ي هامحرکدر 
خشک   یمختلف  خاکمانند  و  بالا  يشور  ،ی  آب  ي 
دماخاک ...  د ی شد  ي ،  و  سنگ   ، هوا  و    ن یفلزات 

بر رشد و    گیرندقرار می   یپاتوژن  يهاآلودگی    نمو که 
 Van den Broeck et)  گذارد ی م منفی    ر یها تأثآن 

al., 2017)گ   ن چنیبا    سازگاري  ي برا  اهانی. 
  متنوعی را   دهیپیام   يها سمیمکان  ی،ط یمح  يهاتنش 

فسفوراندداده   تکامل    ن یپروتئ  ر یپذ برگشت   ون یلاسی . 
رو  یک یعنوان  به انتقال    ي دیکل  ي دادهای از  پیام  در 

  نازها یک  ن یپروتئ.  مختلف شناخته شده است  هايتنش 
پروتئ کاتالیز  فسفاتازها   ن یو  و    ونی سلایفسفور  با 

وضع  توانندمی   نیپروتئ  1دفسفریلاسیون    ت یتعادل 
شرا   کی  ونیلاسی فسفور در  را  و    ي عاد  ط یسلول 

 .  (Li et al., 2018)نامطلوب حفظ کنند 
گروه انواع  میان  ذکراز  پروتئینی  شده،  هاي 

فسفا از    2C   (PP2Cs)تازهاي  پروتئین  گروهی 
حفاظت /سرین فسفاتازهاي  طی  ترئونین  در  شده 

در   که  هستند  در  انتقال  تکامل  تنش  پیام 
یوکاریوت پروکاریوت  تا  عالی ها  نقش هاي  د  دارن   تر 

(Cao et al., 2016)گی در  هاي  پروتئین   اهان، . 
PP2C  ژن   ن بزرگتری از  فسفاتاز خانواده  را    هاي 

که  می   لتشکی تمام    65تا    60دهند  از  درصد 
می لا فسفری شامل  را   ,.Singh et al)د  نشوزها 

ژن (2010 بالاي  نسبت  دهنده  نشان   PP2Cهاي  . 
آن  مهم  نقش  و  سلول اهمیت  عملکرد  در  هاي  ها 

است.  مخت گیاهی  یPP2Cلف  عنوان  به    گروه   کها 
پروتئی از  دفسفریلاسیون  فسفاتازها،    ن اصلی 

تنظین پروتئی براي  را  سوبسترا  ي  رهامسی  مهاي 
فرایپیام  در  مشارکت  و  فیندهادهی  و  ک یولوژیز ي  ی 

گیمختیی  ایمیوشبی در  می   اهان لف    کنند کاتالیز 
(Singh et al., 2016 )هاي ین. پروتئ  PP2C    متعلق

 
1. Dephosphorylation   

آنز  فعال  بوده   ي مونومر  ي هامیبه  به  آن   ت یو  ها 
منگنز یون  و  منیزیم  در    ی بستگ  هاي  دارد. 

  PP2Cهاي  ین پروتئ  ي زوریکاتال  دامنهها،  وت ی وکاری
کربوکسیلی   و  آمینی  انتهاي  دو  هر  دارد.  در  قرار 

داد  شتریب  قاتیتحق استنشان    دامنه  نواحیکه    ه 
  اً نسبت  ی وت یوکار ی  PP2C  ي هان یئپروتدر    ي زوریکاتال
حال  باشند، می شده  ت ظاحف مناطق  ی در    دامنه که 
متنوعی دی نواسیآم  ي های توال   يدارا  يزوری کاتالریغ   ي 

مطالعات    . (Schweighofer et al., 2004)  هستند 
هاي مهمی  ها نقش PP2Cنشان داده است که    یقبل

فرآی پیامندهادر  مانند  مختلف  پاسخ  ABAدهی  ي   ،
همچنین رشد و  هاي زیستی و غیرزیستی و  به تنش 

   .(Singh et al., 2016)نمایند ایفا می  اهان نمو گی
لیتوو آل  لپهتک   هالوفیت  گیاه یس  لارروپوس 

(littoralis  Aeluropus) ،  کویري    بومی مناطق 
و    یایی آس  ي کشورها  یابانیاز مناطق ب  یاري بس  و ایران  

با توجه به خاستگاه    رسدمی بوده که به نظر    یقایی آفر
تحمل  علاوه   ،خود   اکولوژیک به    شوري  تنش   به بر 

نظیر    سخت   شرایطاز    وسیعی  طیف   تنش محیطی 
در    گیاه  این .  باشدمی   متحمل   یخشک بقا  امکان 
م  یمسد  ید کلر   شوري تنش    یط شرا   1100  یزان تا 

  هاي یون تجمع    کهحالی در    داشته، را    مولارمیلی 
نسبتاً  یم سد آن  خشک  بافت  در  کلر  م  و  باشد  ی کم 

(Barhoumi et al., 2007a; Barhoumi et al., 

2007b)به گیاه    و  دلیل سازگاري.  این  بالاي  تحمل 
هاي مختلف فیزیولوژیکی  به هاي غیرزنده، جنتنش به  

به گیاه  این  مولکولی  عناصر  و  شناسایی  منظور 
ژن  ترانس  و  سیس  تنش  تنظیمی  به  پاسخگو  هاي 
 ;Arab et al., 2021)مورد توجه قرار گرفته است  

Hashemi-petroudi & Mohammadi, 2021; .  
Mohammadi et al., 2021; Mohammadi et.  

al., 2022) ژن  . با توجه به انتشار توالی( ومیWGS  )
سال   در  لیتورالیس  آلوروپوس    2022گیاه 

(Hashemi-Petroudi et al., 2022)  امکان  ،
دي در گیاهان  مطالعات ژنومیکس و ژنومیکس عملکر 
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ژن  شناسایی  جهت  آلوروپوس  نظیر  هاي  غیرمدل 
پاسخگو به تنش، بیش از پیش فراهم گردیده است.  

خانواده   حاضر،  مطالعه  نظر    AlPP2C  یژندر  از 
  حفاظت شده   یف و موت ین دم یل و تحل  یهتجز فیلوژنی،  

براي درک بیشتر    بررسی قرار گرفت. در نهایت،  مورد
این   الگويژن کارکرد  از    باها  آن   یانب  ها،  استفاده 

 مطالعه شد.   RNA-seqيهاداده 
 

 پژوهش   نهیشیپ

مطالعات متعددي نشان داده است که اعضاي خانواده  
PP2C   ایفا  نقش تنش  به  پاسخ  در  مهمی  هاي 

  ZmPP2C2بیان ژن  عنوان مثال، بیش نمایند. به می
جوانه   سرعت  و  سرما  میزان  تنش  تحت  را  با  زنی 

فعالیت  آنتی افزایش  آنزیمی  در  هاي  اکسیدانی 
داد  توتون  افزایش  تراریخته   ,.Hu et al)هاي 

  A، یک زیرگروه از گروه  BdPP2CA6. ژن  (2010
 Brachypodium distachyonدر    PP2Cخانواده  

تنظیم به یک  مسعنوان  در  مثبت  یرهاي  کننده 
گیاهچه   ABAدهی  پیام  در  تنش  هاي  و 

 ,.Zhang et al)آرابیدوپسیس تراریخته مشاهده شد 

ژن  (2017 دیگري  بررسی   .OsPP108    یک
در برنج را    PP2Cخانواده    Aزیرگروه بالقوه از گروه  

پیام  که  است  کرده  به  ABAدهی  شناسایی  طور  را 
پیام  و  به منفی  را  غیرزیستی  تنش  مثبت  دهی  طور 

می  بیشتر  (Singh et al., 2015)کند  تنظیم   .
زیرگروه   از    PP2Cخانواده    Aاعضاي  آرابیدوپسیس 

پیام مسیرهاي  به  طریق  وابسته  در    ABAدهی 
می  مشارکت  تنش  به  مطالعات  تحمل  در  اما  کنند، 

اعضاي   از  برخی  که  است  شده  مشخص  دیگري 
PP2C    مانندOsPP18  توانند تحمل در  می   در برنج

ل از  دهی مستق برابر تنش را از طریق مسیرهاي پیام 
ABA  تنظیم نمایند(You et al., 2014) . 

برنج  و  آرابیدوپسیس  به در  ژن    78و    80  ب ی ترت ، 
PP2C   گروه بندي طبقه در  شناسایی شده  مختلف    هاي 

  PP2Cعضو    ن ی چند .  ( Xue et al., 2008)   اند شده 
تنظ به  منف م ی عنوان  س   ی کننده    تنش   ی ده گنال ی در 
 González-García et) نقش دارند    ABAواسطه  به 

al., 2003; Saez et al., 2004 ) گ در    ، ی عال   اهان ی . 
تنظ به   PP2C  هاي ژن  منف م ی عنوان    ر ی مس   ی کننده 
م   ABA  ی ده گنال ی س  برابر  ی عمل  در  تحمل  و  کنند 

 ,.Haider et al) دهند  ی را کاهش م   و ی دات ی اکس   تنش 

ا   ي ها ن ی پروتئ   . ( 2017 توسط  نقش    ها ژن   ن ی کدشده 
س   ی مهم  مختلف    ی ست ی رز ی غ   هاي تنش   ی ده گنال ی در 

خششوري مانند   گرما،  سرما،    دارند   ABAو    کی، 
(Cao et al., 2016; Khan et al., 2019; Li et 

al., 2018; Wang et al., 2020)  . ژن  انیببیش  
TaPP2C1    کاهش    موجبتون  توگیاه  در  گندم

افزا  ABA  به  تیحساس در    شوريمقاومت به    شی و 
است    ختهیترار   هاي گیاهچه   ,.Hu et al)شده 

  گندم   TaPP2C135  همچنین با انتقال ژن  .(2015
که    مشاهده شد   ی زنجوانه  ارزیابی و    آرابیدوپسیس به  

منجر    آرابیدوپسیس در    TaPP2C135  اکتوپیک  انیب
تراریختتحمل    ش یافزابه   به  گیاهان    تیمار   نسبت 

ABA    شده است(Yu et al., 2019)  .ژن    انیبیش ب
ZmPP2C26    که داد  نشان  آرابیدوپسیس  در  ذرت 

به ژن  تنظیماین  منفی  عنوان  به  کننده  تنش  تحمل 
در  ( Zhang et al., 2018)نماید  ی عمل می خشک  .

در شاخه    ZmPP2C26  ژن  انیببررسی دیگري نیز  
ر خشکذرت    شه یو  تنش  معن به   یتحت    ي داری طور 

شد    .Liang et al  .(Lu et al., 2020)مهار 
ژن  2020)  ،)SlPP2C3  به ی  فرنگگوجه عنوان  را 

منف میتنظ ر  ABA  دهی پیام   یکننده    وه ی م  دنی سو 
بررسی   .(Liang et al., 2020)کردند    یی شناسا   در 

Wang et al.  (2020)   بیشتر که  شد    مشخص 
س  StPP2C  يهاژن   ان یب  يالگوهای،  نیزمب یدر 

از اعضا تحت    ی و برخ  نشان دادهبافت را  اختصاصی  
نشان می متفاو بیان    یست یرزیغ  هايتنش  را    دهند تی 

(Wang et al., 2020). 
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فوق مطالعات  مجموع،  متنوع    بیانگر  در  نقش 
رشد    PP2C  يهاژن نمو  در  همچنین  و    اهی گو 

به   اباشدمی   ی ط یمح  ي هاتنش پاسخگو  از  رو،    ن ی. 
که    PP2Cخانواده ژنی    ي عملکرد  بررسی و    یی شناسا

جهت  ه یپا مکاناي  در    یمولکول   سمیدرک  آن 
 رسد. نظر می به يضرور  ،تنش است ی دهگنال یس

 

 شناسی پژوهش روش 
  آلوروپوس   در   PP2C  ی ژن   خانواده   ی اعضا   یی شناسا 

 س ی تورال ی ل 

جهت   مطالعه  این    ی ژن  هخانواد  ي اعضا  یی شناسادر 
PP2C  ل آلوروپوس  توالی در  ابتدا  هاي  یتورالیس 

ژن  خانواده پروتئینی  برنج    هاي  در  عنوان  به مذکور 
م  کیو    لپهتک مدل    اهیگ غلا محصول  از    و   ،تهم 

گبه   س یدوپس یآراب دولپه،    اه یعنوان  از  بهمدل  ترتیب 
 ,.RGAP   (Kawahara et alی  اطلاعاتهاي  پایگاه 

 TAIR  (Lamesch et al., 2012 )  و  (2013
آنالیز  .شدند  دریافت   tBLASTN  يجستجو  سپس، 

  در   PP2C  خانواده  پروتئینی   هاي توالی   از   استفاده   با
به برنج    ژنوم  توالی  در  query  وان عنآرابیدوپسیس و 

نرم   Local BLAST  صورتبه   آلوروپوس  افزاردر 
BioEdit   (Hall, 1999)   با  E-value ≤ e-10  

  ی اختصاص   ن ی حضور دم  یینها  د ییتأ  از   پس  . شد  انجام
  يهاگاه یپا  از   استفاده   با (  PP2C)  خانواده   نیا

 ، InterProScan  (Jones et al., 2014)  ی اطلاعات
Pfam  (Finn et al., 2015)    وSMART  

(, 2014et al. Letunic)،   يهای توال  CDS1 
ژنوم  ین یپروتئ آلورو   خانواده  نی ا  یو  گیاه  پوس  در 

 . شدند  یی شناسا لیتورلیس 

 
  یی ایم یکوشی زیف  اتی خصوص  ل یتحل  و   هیتجز

 ها نیپروتئ

پروتئین   بینیپیش   براي سلولی    PP2Cهاي  جایگاه 

 
1. Coding sequence 

برنامه    در  از    استفاده   WoLF PSORTآلوروپوس، 
اسیدآمینه،    .(Horton et al., 2007)  گردید تعداد 

( ایزوالکتریک  )PIنقاط  مولکولی  وزن   ،)MW  ،)
ناپا آل ،  2ي داریشاخص  متوسط   3ک یفاتیشاخص    و 

با  پروتئین   4( GRAVY)  کل  یدروپات یه نیز  ها 
از   شد    برآورد   Expasy-ProtParamابزاراستفاده 

(Gasteiger et al., 2005). 

 
  نترونیا-اگزون ساختار یی شناسا

آلوروپوس، و    CDS  هايتوالی   از   استفاده  با   ژنومی 
در آلوروپوس    PP2C  هايژن   اینترون-اگزون   ساختار

از با استفاده    ترسیم گردید   GSDSبرنامه    لیتورالیس 
(Hu et al., 2014)  . 

 
   هاف یموت یی شناسا

  در   شده   اظت حف  هاي موتیف   یی شناسامنظور  به
برنامه    PP2C  پروتئینی  هايتوالی  از  آلوروپوس، 

MEME   شد .  (Bailey et al., 2009)  استفاده 
استفادهپارامترها   12حداکثر  شامل شناسایی    ي مورد 

ترتیب  ها به موتیف کمترین و بیشترین طول  و    یف،موت
 .  اسیدآمینه بود 50و   6

 
   یکی لوژنتیف لیتحل  و هیتجز

  ي ها گونه   PP2C  ي ها ژن   ان ی م   ی تکامل   روابط 
  ی ن ی پروتئ   ي ها ی به کمک توال   س ی دوپس ی آراب   و   آلوروپوس 

چندگانه    ی ف ی رد هم   ز ی دا آنال ابت   شد.   ی ها بررس حاصل از آن 
نرم    muscle   (Thompson et al., 2003 )افزار  با 

و   نها انجام  ف  ت ی در  از    یکیلوژنتیدرخت  استفاده  با 
اتصال    MEGA 7.0  افزارنرم روش  مبناي  بر 

 ,Felsenstein)استرپ  ( با آزمون بوت NJهمسایه )

تکرار    (1985 صحت    نانیاطم  ي برا   1000با  از 
 . (Kumar et al., 2016)شد  میترس يبندگروه 

 
2. Instability index 

3. Aliphatic index   
4. Grand average of hydropathicity 

http://gerfbb.com/images/upload/article/pdf/1387127438_Alzohairy%20et%20al%202011.pdf
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 سی س  یمی تنظعناصر  یی شناسا

جستجوي   در  براي  سیس  تنظیمی  عناصر 
،  در آلوروپوس لیتورالیسPP2C ه  پروموترهاي خانواد

ترجمه    جایگاه بالادست    نوکلئوتید   1000 شروع 
(ATG ژن ) به توال ها  در نظر گرفته   ی عنوان    پروموتر 

موتیف شد.   پایگاه  بررسی  در  سیس  تنظیمی  هاي 
پروموترهاي  بررسی  ابزار   تخصصی  با  و    گیاهی 

PlantCare   گرفت  ,.Lescot et al)   صورت 

بندي این عناصر در هشت  شناسایی و طبقه   .(2002
عناصر مرتبط  ،  گروه شامل عناصر عمومی پروموترها 

عناصر مرتبط با پاسخ هورمونی، عناصر  ،  با رشد و نمو 
پاسخ   با  جایگاهمرتبط  فاکتور  نوري،  اتصال  هاي 

تنش رونویسی  با  مرتبط  عناصر  و  ز  هاي،  یستی 
بیان اختصاصی بافت، و  یستیغیرز با  ، عناصر مرتبط 

گرفت صورت  نامشخص  عملکرد  با  جهت  .  عناصر 
موتیف  جایگاه  نواحی  شناسایی  در  آن  پراکنش  و  ها 

 Chow) شد  دهستفاا  PlantPAN ر پروموتري از ابزا

et al., 2016) . 

 
 RNA-seq یهاداده از استفاده با هاژن  انیب  زیآنال

آنال  ژن الگ یز  براي  بیان  در    PP2C  هاي وهاي 
لیتورالیس،  داده   آلوروپوس     RNA-seqي ها از 

شد   & Hashemi-petroudi)   استفاده 

Mohammadi, 2020 )  .  که ترتیب  بدین 
از  نمونه  ریشه  گیري  و  برگ  بافت  در دو مرحله  دو 

اعمال (  1 از  پس  هفته    مولار ی ل ی م   600  تنش   یک 
و   هفته  (  2کلریدسدیم  از  یک  ی  بازیاب   شرایط پس 

انجا نمک   فاقد   ک ی دروپون ی ه   ط ی مح )  گرفت.  (  م 
ب  ب   ان ی سطح  مقدار  اساس  بر  شده،    ان ی ژن  نرمال 

(  RPKM)   ون ی ل ی باز در م   لو ی خواندن در هر ک   ی عن ی 
  ها ژن   ان ی ب   تفاوت   ز ی آنال شد.    ف ی هر بافت تعر   ي برا 
شرا   Log2FCصورت  به  شور   ط ی در  و    ي تنش 
شرا   ي کاور ی ر  به  از    با کنترل    ط ی نسبت  استفاده 

  CLC Genomics Workbenchافزار  نرم 

 (version 6.5.1 ب ) د  ی گرد   ی ررس (Workbench, 

تشکیل   ن ی بد .  ( 2019 از  پس  که    ماتریس  ترتیب 
ها  آن  بیان  سطح   و  ها ژن  حاوي  که  ژن  بیان 
بررس   ید، کاند   ي ها ژن   یان ب   باشد، می  قرار    ی مورد 

نمودار    گرفت  در  حاصله  نتایج  نهایت  در  و 
Heatmap   نرم ترسیم توسط  افزار  شده 

CIMminer    ارائه شد (Scherf et al., 2000 ) . 

 

   پژوهش هاي افته ی
  اه یگ  در  PP2C  یژن   خانواده  یاعضا  یی شناسا

 س یتورالیل آلوروپوس

ژن  شناسایی  در   PP2Cهاي  جهت    ژنوم  بالقوه 
الگوریتم    لیتورالیس،   آلوروپوس   tBLASTnاز 

پروتئینیتوالی  و    PP2C  خانواده   هاي  آرابیدوپسیس 
اساس    ژنوم  با  برنج این  بر  شد.  استفاده  آلوروپوس 
با استفاده از    PP2C  ن یحضور دم  یینها  د ییأ تاز    پس

و    InterProScan،  Pfam  ی اطلاعات  يهاگاه یپا
SMART،  34   جهت    شد.   یی شناسا  ی ن یپروتئ  یتوال

ژن نام پیشوند    PP2Cهاي  گذاري  ابتدا  آلوروپوس، 
Al    برگرفته از گیاهA. littoralis    و سپسPP2C    و

شماره  نهایت  ژن در  همولوژي  اساس  بر    با   هاگذاري 
گرفت.  آرابید انجام  فیلوژنتیکی  درخت  در  بر  وپسیس 

طول    ،ProtParam  ی اطلاعات  گاهیپا  اساس
از  پروتئین  خانواده  این  تا  AlPP2C35)  137هاي   )

954  ( وزن  AlPP2C32اسیدآمینه  شد.  برآورد   )
کیلودالتون بر    19/105تا   15/ 07ها نیز از مولکولی آن 

شدند.  ورد  برآ  ProtParam  ی اطلاعات  گاهیپااساس  
هاي مورد مطالعه متغیر  شاخص ایزوالکتریک پروتئین 

محدوده   در  در    8/ 79تا    AlPP2C35در    20/4و 
AlPP2C46    وAlPP2C64    .شدند   شتر یببرآورد 

شاخص    لی ( به دل68از    51)  AlPP2C  ي هان یپروتئ
.  شوندمی در نظر گرفته  داری ناپا، 40از  شتر یب يداری ناپا

آل  يحاو   AlPP2C  يهان یپروتئ   کیفاتیشاخص 
ب  ینیبش یپ   متوسط .  بودند  80/95تا    65/62  نیشده 
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دهنده شاخص  نشان که  (  GRAVY)  کل   ی دروپات یه
پروتئین   تمامآبگریزي  براي    ي هان یپروتئ  است 

AlPP2C  جز بهAlPP2C5.2 عبارت  ، منفی است. به
پروتئین  تمام  به دیگر  مذکور،  ها  پروتئین  آب  جز 

 (. 1هستند )جدول دوست 
بررس  ي دی کل  ي های ژگ یو ز  ا  ی کی کارکرد    ی در 
م  یسلول  ی ابیمکان   ها،ن یپروتئ که  در    تواندیاست 

  ي طور کارآمدمشارکت داشته باشد و به  یسلول تیفعال
 Zhang)عمل کند    ی درست سلول  گاهی در انتخاب جا

et al., 2008) نمود    هان یپروتئ  یابی. مکان مشخص 
در    ن یئپروت  هشت  وپلاست،رکل در    نی پروتئ  16که  

در    نیپروتئ کی توپلاسم،یدر س  نیپروتئ هشت هسته،
سلول  نی پروتئ  کیو    ي توکندریم اسکلت  فعال    ، یدر 

    (. 1هستند )جدول 
 

، شاخص  کیزوالکتریا طه، نقیوزن مولکول نه،یدآمیتعداد اسیتورالیس. در آلوروپوس ل PP2C یژنخصوصیات خانواده  .1 جدول

 یسلول گاهیجا و ردبرآو   Expasy -ProtParamبا استفاده از ابزار  هانیکل پروتئ یدروپاتیو متوسط ه کیفاتی، شاخص آليداریناپا

 شد.  ینیبشیپ WoLF PSORTبا استفاده از برنامه  زین هانیپروتئ
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AlPP2C2.1 Alg9359 245 26.63 5.52 37.38 84.37 -0.294 chlo: 8, cyto: 6 
AlPP2C2.2 Alg11862 416 44.11 6.47 53.42 77.21 -0.232 mito: 7, chlo: 5, nucl: 1, vacu: 1 
AlPP2C3.1 Alg14174 410 43.76 5.81 61.04 75.00 -0.252 nucl: 6, cyto: 4, chlo: 3, plas: 1 
AlPP2C3.2 Alg5949 394 42.04 5.33 67.39 69.85 -0.415 nucl: 5, cyto: 5, chlo: 4 
AlPP2C4 Alg2840 506 - - 54.56 72.69 -0.286 chlo: 5, nucl: 3, cyto: 3, mito: 2, plas: 1 

AlPP2C5.1 Alg7528 442 47.29 6.43 38.89 86.00 -0.104 chlo: 9, nucl: 2, cyto: 2, extr: 1 
AlPP2C5.2 Alg10714 231 24.60 5.11 33.46 95.80 0.038 cyto: 7, pero: 3, chlo: 2, nucl: 1, mito: 1 

AlPP2C7 Alg7949 401 43.15 5.55 44.56 86.63 -0.136 
chlo: 4, plas: 3, vacu: 2, E.R.: 2, nucl: 1, cyto: 

1, mito: 1 
AlPP2C10 Alg10658 281 30.86 6.39 31.01 86.41 -0.288 cyto: 8, chlo: 3, pero: 2, mito: 1 
AlPP2C12 Alg10818 422 45.34 5.42 38.87 86.21 -0.228 nucl: 13, cyto: 1 
AlPP2C16 Alg10524 256 27.50 5.84 43.68 81.88 -0.230 chlo: 6, cyto: 2, plas: 2, vacu: 2, mito: 1, E.R.: 1 
AlPP2C21 Alg3379 247 27.60 8.18 34.46 82.63 -0.315 chlo: 5, cyto: 4, extr: 3, mito: 1, plas: 1 

AlPP2C22.1 Alg8809 356 39.11 5.06 41.10 88.43 -0.208 cyto: 11, nucl: 2, chlo: 1 
AlPP2C22.2 Alg4516 334 36.65 5.01 59.66 75.96 -0.225 chlo: 7, mito: 6, nucl: 1 
AlPP2C23 Alg6655 634 68.28 5.47 55.19 76.14 -0.279 chlo: 6, nucl: 6, mito: 1, pero: 1 
AlPP2C26 Alg8637 314 33.84 5.20 41.69 84.84 -0.097 chlo: 14 

AlPP2C27 Alg5348 381 40.69 5.72 49.40 92.65 -0.065 
cyto: 6.5, cyto_nucl: 5.5, nucl: 3.5, chlo: 1, 

plas: 1, cysk: 1, E.R._vacu: 1 
AlPP2C32 Alg115 954 105.19 5.57 48.66 69.92 -0.538 nucl: 10, cysk: 2, chlo: 1, cyto: 1 
AlPP2C34 Alg5563 301 32.88 5.67 53.71 84.92 -0.130 chlo: 5, cyto: 4, plas: 3, nucl: 1, mito: 1 
AlPP2C35 Alg4074 137 15.07 4.20 41.88 86.06 -0.116 cyto: 9, chlo: 2, extr: 2, nucl: 1 
AlPP2C42 Alg13821 375 41.08 6.87 42.78 91.60 -0.190 chlo: 7, cyto: 3, plas: 3, extr: 1 
AlPP2C46 Alg5619 391 43.26 8.79 50.04 90.20 -0.219 chlo: 11, mito: 2, cyto: 1 
AlPP2C47 Alg15316 184 19.31 5.79 52.16 73.21 -0.098 cysk: 6, cyto: 4, chlo: 2, nucl: 1, extr: 1 
AlPP2C49 Alg713 333 36.92 4.98 56.81 89.37 -0.219 chlo: 9, cyto: 2, extr: 2, nucl: 1 
AlPP2C52 Alg15600 302 33.40 5.17 37.45 70.43 -0.433 nucl: 11, cyto: 3 
AlPP2C55 Alg3936 464 49.60 8.54 39.22 75.32 -0.241 chlo: 9, nucl: 2, mito: 2, cyto: 1 
AlPP2C58 Alg15353 337 37.16 7.70 44.01 84.78 -0.318 chlo: 11, vacu: 2, nucl: 1 

AlPP2C59 Alg12454 343 37.00 4.88 36.69 78.51 -0.291 
cyto: 3.5, extr: 3, E.R.: 2.5, cyto_nucl: 2.5, 

E.R._plas: 2.5, mito: 2, plas: 1.5, vacu: 1 
AlPP2C60 Alg3122 360 39.71 5.15 34.81 78.31 -0.333 nucl: 5, chlo: 4, cysk: 3, cyto: 1, vacu: 1 
AlPP2C64 Alg9193 399 44.25 8.79 46.23 85.04 -0.327 chlo: 10, mito: 3, E.R.: 1 
AlPP2C70 Alg2856 553 60.31 6.26 43.56 81.10 -0.337 nucl: 12, chlo: 1, plas: 1 

AlPP2C74.1 Alg6151 418 45.66 5.41 33.53 89.09 -0.119 cyto: 9, cysk: 3, nucl: 1, E.R._vacu: 1 
AlPP2C74.2 Alg5087 388 41.82 5.28 38.30 83.92 -0.235 cyto: 7, chlo: 2, mito: 2, cysk: 2, nucl: 1 
AlPP2C76 Alg13076 483 52.70 4.72 59.18 62.65 -0.749 nucl: 14 

chlo: chloroplast,  cyto: cytoplasm, mito: mitochondria, nucl: nucleus, vacu: vacuole, plas: plasma membrane, pero: 

peroxide, cysk: cytoskeleton, E.R.: Endoplasmic Reticulum, extr: extracellular 
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  نترونیا - اگزون ساختار یی شناسا

ژن   ی بررس  ارزشمند   تواند ی م   ی ساختار  جهت    ي شواهد 
ف   د یی تأ  تکامل   ی ک ی لوژنت ی درخت  روابط  درون    ی و 

  ي نوع تنوع ساختار   ن ی ا   را ی ارائه کند. ز   ی ژن   ي ها خانواده 
.  رود ی شمار م به   ی ژن   ي ها در تکامل خانواده   ی مهم   ند ی فرآ 

ا  بر    ن ی در  مبتنی    از   استفاده   با   ، GSDSبرنامه  بررسی 
  ی ژن   ساختار   آلوروپوس   ی ژنوم و    CDS  ي ها ی توال 
  -ساختار اگزون   سه ی با مقا   . شد   م ی ترس   PP2C  ي ها ژن 

مشخص   س، ی تورال ی پوس ل آلورو   PP2C  ي ها ژن  نترون ی ا 
که   ژن    ند. بود   نترون ی ا   داراي ها  ژن   تمام شد 

AlPP2C35    داراي بلند  اینترون  یک  و  اگزون  دو  با 
بود  اگزون  تعداد  اگزون    ن ی شتر ی ب   . کمترین  متعلق  تعداد 

.  ( 1بود )شکل    اگزون   13با تعداد    AlPP2C70به ژن  
ژن اگزون   خصوصیات  آلوروپوس    PP2Cهاي  ی 

آراب   س ی تورال ی ل  اگزون(    13تا    1)داراي    س ی دوپس ی با 

 (Xue et al., 2008 )   بود س که  ه ازگار  بیانگر  ، 
ژن حفاظت  بالاي    نقش مهم   و   AlPP2Cهاي  شدگی 
ژن  گ   ها این  رشد  همان باشد ی م   اه ی در  که  .  در  گونه 

در این بررسی  ،  گزارش شده است   و برنج   س ی دوپس ی آراب 
اگزون   رخانواده، ی ز   ک ی   ي اعضا   شتر ی ب نیز     -ساختار 

اینترون    نترون ی ا  تعداد  اشتراک    ی مشابه و  به  را 
شده در    ت ظ ا حف   نترون ی ا   -ساختار اگزون   ن ی . ا د گذارن ی م 

ز  بیانگر می   رخانواده ی هر  تکامل   تواند    ک ی نزد   ی رابطه 
باشد    ها رخانواده ی ز   بندي تأییدي بر صحت گروه ها و  آن 

 (Xue et al., 2008 )  . رخانواده ی مثال ز   طور ه ب  A    شکل(
شامل  1 ژن  چهار  از  که   )AlPP2C3.1 ،  

AlPP2C3.2 ،  AlPP2C7    وAlPP2C16   ل ی تشک  
همولوژ شده  از  ژن   یی بالا   ي اند  گروه    PP2C  ي ها با 

تنش  با  گ   رزنده ی غ   ي ها مرتبط  دو  و    اه ی در  برنج  مدل 
 .  ( Xue et al., 2008)   هستند برخوردار    س ی دوپس ی آراب 

 

 
  یبا استفاده از توال MEGA 7.0ر افزابه کمک نرم   فیلوژنتیکی)الف( درخت . AlPP2Cهاي ژن  یو ساختار ژن  یکیلوژنتیروابط ف. 1شکل 

اي هاینترونی ژن  - )ب( ساختار اگزون. شد میترس 1000بوت استرپ  هیروش اتصال همسا  يبر مبنا AlPP2C هاينیپروتئآمینواسیدي 
AlPP2C هان نترویا انگرینما  خطوط تیره اگزون و انگر ینمابنفش  هاي. جعبه ( هستند. مناطق ترجمه نشدهUTRبا جعبه )نشان   سبز يها

،  A ،B ،C، D ،E  ،F)  هارگروهیز نامزد.  نیتخم نییموجود در پا اسیتوان با استفاده از مقیرا م نترون یاندازه اگزون و ااند. شده داده
G ،H ،I  وN )است شده مشخصقرمز  فونتبا  ز ین . 
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مهب قو  رسدی نظر  رابطه  به  توجه    يارتولوژ  يبا 
به تنش    يهابا ژن   رگروهی ز  ن یا  ي هاژن   نیب تحمل 

آراب و  برنج    ن یا  ي اعضا  ان ی ب  یبررس   س،یدوپسیدر 
  دأیی جهت ت   رزندهیمختلف غ  يهاتحت تنش   رگروهیز

 راهگشا باشد.  ار یبس تواندی ها م ژن  ن یکارکرد ا 

 
 شده حفاظت یهافیموت ییشناسا

ا  م حفاظت   ف ی موت   12  ، ی بررس   ن ی در  در    ان ی شده 
افزار    AlPP2Cخانواده    ي ها ن ی پروتئ  نرم  از  استفاده  با 

MEME   مستندساز ( 2)شکل    شد   یی شناسا با    ي . 
از    یی شناسا   ي ها ف ی موت  استفاده  با  ،  InterProشده 

  ی ن ی ب ش ی پ   PP2C  ن ی ان دم عنو به   5و    3،  1  ي ها ف ی موت 
نشان داده    2طور که در شکل  همان (.  2شدند )جدول  

است،  درخت    مرتبط   ي اعضا   یشتر ب   شده  در  هم  به 
با    ی مشترک   یف موت   یب ترک   یلوژنتیکی، ف  به    یکدیگر را 

می  می که    گذارند اشتراک  امر  بیانگر  این  تواند 
در   PP2C ي ها ین پروتئ  یان در م  ي عملکرد   ي ها شباهت 

ز  ب یرشا همان  آمینواسیدي    . اشد خه  توالی  چهار 
) حفاظت    و   [ GXXDN] ،  [ DGXXG] ،  [ DG] شده 

 [XXD ] تناسب منگنز/ منیزیم کمک می به    کنند ( که 
 (Bork et al., 1996 ) 2،  1هاي  ترتیب در موتیف ، به  ،
 (. 2شناسایی شدند )جدول    9و    6

 

مختلف   يهابا رنگ  12تا  1 هايه با شمارهشد ییشناسا هاي. موتیف AlPP2Cهاي پروتئینی یتوالشده هاي حفاظتموتیف.  2شکل 
 .استده شده نشان دا در سمت چپ شکل AlPP2C ياعضا یاسام و  E-value ،شکل ییندر پا یفو اندازه موت
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 . MEME توسط برنامه AlPP2C هايهاي شناسایی شده در پروتئینموتیف . توالی 2جدول 
 ف ی موت

Motif 

 ف ی موت طول

Motif length 

 ف ی موت  یتوال

Motif sequence 
 يمستندساز

Annotation 
1 29 PEVKVHRLTEDDEFLIJASDGLWDVLSNZ PP2C domain 
2 15 SFFGVFDGHGGPDAA - 
3 21 VANVGDSRAVLGRGGEAIALS PP2C domain 
4 17 GGLAVSRAIGDVYLKEY - 
5 21 DHKPNRPDERERIEASGGRVI PP2C domain 
6 19 EAJRRGSHDBITVIVVDLK - 
7 11 GSTAVTAVIQG - 
8 37 YVKKNLFKNIVEDPEFPKNLEKAIRSAFLKTDSAFAD - 
9 27 PVIRSGSFSDIGRRAYMEDAHVCVPBL - 

10 41 EAVEIVNSTPRGGPARRLVKEALQEAAKKREMRYSDLIKID - 
11 38 QLSSEHNASQEAVRKELQSQHPDDPHIVVLKHNVWRVK - 
12 39 QDGLLWYKDAGQCVTGDFSMAVVQANQLLEDQCQIESGP - 

 
   یکیلوژنت یف ل یتحل و هیتجز

  در   PP2C  ي ها ژن   ی تکامل روابط    ی بررس   جهت 
  ی توال   34  ابتدا،   س، ی دوپس ی آراب   و   آلوروپوس   ي ها گونه 

  س، ی دوپس ی آراب  ی توال  70آلوروپوس و  PP2Cي د ی نواس ی آم 
  درخت   سپس   گرفتند، چندگانه قرار    ی ف ی رد هم   ز ی مورد آنال 

  م ی س تر (  NJ)   ه ی همسا   اتصال   روش   ي مبنا   بر   ی ک ی لوژنت ی ف 
  PP2C  ی توال   104نشان داد که    ج ی (. نتا 3)شکل    د ی گرد 

آراب  و  م   س ی دوپس ی آلوروپوس  به  ی را    رگروه ی ز   11توان 
 (A ،  B  ،C  ،D  ،E  ،F ،  G  ،H  ،I ،  J   و  N تقس ) ي بند م ی  

مشاهده    ز ی ها ن گونه   ر ی در سا   ي بند نحوه گروه   ن ی ا .  نمود 
.  ( Li et al., 2018; Wang et al., 2020) شده است  

  PP2C  ی مشخص شد که خانواده ژن   شتر ی ب   ی بررس   با 

ز  در  م   فاقد   J  رگروه ی آلوروپوس  ها  بررسی .  باشد ی عضو 
که  است  داده  در    PP2Cهاي  ژن   Aگروه    نشان 

  ی ده گنال ی (، با س ABI2و    ABI1  مانند )   س ی دوپس ی آراب 
گروه  ABA)   د ی اس ک ی ز ی آبس  است،  همراه   )B   عنوان  به

  توژن ی فعال شده با م   ناز ی ک   ن ی پروتئ   ی ده گنال ی س   محرک 
 (MAPK  شناخته شده است، و گروه )C    م ی در تنظ نیز  

 . ( Wei & Pan, 2014)   نقش دارد نمو گل  
 

   پروموترها در سی س  یمی تنظ عناصر یی شناسا

شناسا  تنظ   یی جهت    ي ها ژن   س ی س   ی م ی عناصر 
AlPP2C  ،1000   کدون    ی ژنوم  ی باز بالادست توال جفت

ژن  هر  گرفته  به   ، شروع  نظر  در  پروموتر  منطقه  عنوان 
ژن   شد.  پروموتوري  توالی  بررسی  به  توجه  هاي  با 

AlPP2C  س،  رالی لیتو هاي ژنومی گیاه آلوروپوس داده  در
  تعداد ژن براي بررسی عناصر سیس انتخاب شدند.    12
شناسا   کل  در  یی عناصر  پرومو شده  از    ژن   12تر  توالی 

که از این تعداد،   بود عنصر  AlPP2C ،913 خانواده ژنی 
نامشخص عنصر    333   ی عنصر عموم   222،  با عملکرد 

پاسخ   98ر،  پروموت  هورمون،  عنصر  به  عنصر    89گو 
با   غ   ی ست ی ز   ي ها تنش مرتبط  عنصر    85ی،  ست ی رز ی و 
عنصر    78ی،  س ی اتصال فاکتور رونو   ي ها گاه ی جا مرتبط با  

و در    عنصر مرتبط با رشد و نمو،   6  ، ي نور مرتبط با پاسخ  
 (. الف   -4شکل  عنصر اختصاصی بافت هستند )   2نهایت  

  به   گو هورمون، مانند عناصر پاسخ به    گو عناصر پاسخ 
) آبسیزیک  ) ABAاسید  جاسمونات  متیل   ،)MeJA  ،)

ج ETH)   لن ی ات ،  ( SA)   د ی اس ک ی ل ی س ی سال  (  GA)   ن ی برل ی (، 
  ي شناسایی شدند. پروموتر   ی ( در توال Auxin)   ن ی و اکس 

ا  در ی پراکنش  عناصر  بالا ی ناح   ن  ژن ه    ي ها دست 
AlPP2C    تعداد  ه است نشان داده شد   ب   -4در شکل .

ا   دهند ی از مطالعات نشان م   ي اد ی ز  عناصر نقش    ن ی که 
مانند نمو    ی ک ی ولوژ ی ز ی ف   ي ها د ن ی از فرآ   ي ار ی در بس   ی مهم 

  ن ی و همچن   اهان ی گ   ه ی ثانو   سم ی و بلوغ، متابول   ي ر ی پ   اه، ی گ 
 .T. F)   کنند ی م   فا ی مختلف ا   ی ط ی مح   ي ها پاسخ به تنش 

Yu et al., 2018 )  .MeJA   مرتبط با    ي ها ژن   ان ی در ب
بافتی به    اهان ی پاسخ گ   ,.Creelman et al)   صدمات 

اکس   ( 1992 القا   ن ی و  د نرم   ي با  در    ی سلول   واره ی شدن 
د   م ی تنظ  دارند    ی سلول   واره ی خواص   & Majda) نقش 

Robert, 2018 ) . 
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با    MEGA 7.0ر افزابه کمک نرم  فیلوژنتیکیدرخت آلوروپوس و آرابیدوپسیس.  PP2Cهاي ئین پروت یکیلوژنتیف . درخت3شکل 

.  شد میترس 1000بوت استرپ با  هیروش اتصال همسا يبر مبنا   AtPP2Cتوالی  70و  AlPP2Cآمینواسیدي  یتوال 34استفاده از 
 شدند.  يبندمیتقس( Nو  A ،B ،C ،D ،E ،F ،G ،H ،I ، J) رگروهیز 11در  یمورد بررس يهانیپروتئ

 
شده  یی گو به تنش شناساعناصر پاسخ   ن یتراز مهم 

ژن  پروموتر  به  می   AlPP2C  ي هادر    عناصر توان 
  عناصر   ABA  (ARBE،)و    ی به تنش خشک  گوپاسخ 
تنش خشک   گوپاسخ  )به  اسمزي  و  عناصر  DREی   ،)
)پاسخ  سرما  به  پاسخ LTRگو  عناصر  تنش  (،  به  گو 

( اسمزي  و  عناصر   (STREگرما  تنش    گوپاسخ و  به 
جابه  ی خشک MYB  (MBS  )اتصال    گاه یعنوان 

  س یس  عناصر   پراکنش  زین  ج   -4در شکل    . اشاره نمود
  AlPP2C  ي هاژن  دستلابا  ه یمرتبط با تنش در ناح

شد  ان نش استداده  عنصر  ه  است  شده  مشخص   .
ABRE  مس با    ABA  بهوابسته    یده امی پ  ر یکه 

  يو شور   یک به تنش خش  اهیپاسخ گدر  همراه است،  
است برخوردار  کلیدي  نقشی   & Shinozaki)  از 

Yamaguchi-Shinozaki, 2000).   کهنحوي   به  

موت در  پروموتر    ABRE  فی جهش    OsNAC5در 
به   منجر  بواسطه  پروموتر    يسازفعال   عدمبرنج، 

 .(Takasaki et al., 2010) د یگرد  ABA هورمون 
 

   AlPP2C یهاژن  انیب  زیآنال

تحل  یه تجز تواند  ی م  ی ژن  ه خانواد  یانی ب  یل پروفا  یل و 
آن   ی مهم   اطلاعات  عملکرد  مورد  فراهم  در  آورد  ها 

(Mao & Chen, 2012)  تکنیک  .RNA-seq 
از   هدف  ژن  کمیت  و  توالی  همزمان  ارائه  ضمن 
شناسایی   در  بالایی  حساسیت  و  اختصاصیت 

ب ایزوفرم ژن  یک  مختلف  ضمن  رخوهاي  است.  ردار 
ژن  تمام  بیانی  اطلاعات  ارائه  امکان  در  اینکه  را  ها 

می  فراهم  آزمایش  یک  -Fassbinder)نماید  قالب 

Orth, 2014; VanGuilder et al., 2008)  . 
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  عناصر. شده ییشناسا سیعناصر س يبندطبقه  الف(). AlPP2Cي هادر پروموتر ژن  شدهیی شناسا  س یستنظیمی عناصر . 4شکل 
 . عناصر مرتبط با مرتبط با تنش عی( توزج) .عناصر مرتبط با هورمون  عیتوز. )ب( شده است انیصورت درصد در نمودار ببه 

 
تحقیقات     انجام  و  سابقه  وجود  عدم  به  توجه  با 

ژنی   خانواده  بیان  بررسی  در  گیاه    PP2Cپیشین  در 
همسانی آل  همچنین  و  این    1وروپوس  اعضاي  بالاي 

داد  از  تحقیق  این  در  ژنی،  ترانسکریپتوم  ه خانواده  هاي 
هاي فعال  جهت شناسایی ژن   موجود در گیاه آلوروپوس، 

استف  خانواده  این  غیرفعال  -Hashemi)   د ی گرد اده  و 

petroudi & Mohammadi, 2020 ) .    اطلاعات

 
1. Identity 

این   اعضاي  تمام  غربال  جهت  بخش  این  در  حاصله 
به  ترانسکریپتوم  سطح  در  ژنی  شناسایی  خانواده  منظور 

هایی با بیان  هایی با بیشترین و کمترین بیان و ژن ژن 
قرارگرفت.  -بافت  استفاده  مورد  بیان  اختصاصی  الگوي 
آن نشان   AlPP2Cهاي  ژن  نقش  اهمیت  در دهنده    ها 

 (. 5شوري بود )شکل    پاسخ گیاه به تنش 
ژن  که  داد  نشان  بیان    AlPP2C4  نتایج  داراي 

  ی حال، تعداد کم   ن ی با ا باشند.  اختصاصی بافت ریشه می 
ب  ها  ژن  نشان  اختصاصی    ان ی از  را  که  داده بافت  اند، 



 ( 37-53) 1401 پائیز ،نهمو ی س یاپی ، پیکمدهم، شماره دوازسال  ، یزراع اهانیگ يفناورست یز یمجله علم 48

 

است    اه ی رشد گ   ي ها برا مشترک آن   ت ی دهنده اهم نشان 
 (Shazadee et al., 2019 )  بیشترین  . در این تحقیق

ژن   ( در Log2FCشاهده شده )بر مبناي م  افزایش بیان 
AlPP2C2.1   عنوان همولولوگ ژن  بهAT1G07160  

بیان    با مقدار در بافت ریشه    ي تنش شور   یط شرا   تحت 
  ي گر ی در مطالعه د این در حالی است    . مشاهده شد   1/ 2

در پاسخ به    AT1G07160مشخص شده است که ژن  
و  شور   هاي تنش  افزایش  خشک ي  داد    ان ی ب ی،  نشان 

 (Xue et al., 2008 )  . ژن   به   یان نیز کاهش ب   یشترین ب  
AlPP2C3.1   تع بازیابی  شرایط  در  برگی  بافت  لق  در 

 .  ( 5شکل  ) داشت  
 

  AlPP2Cخانواده    پتومیترانسکر  يهاداده   یبررس
م    در   ی ژن  خانواده  ن یا  ي اعضا  انیبکه    دهد ی نشان 
مد   -2و    2دامنه   نوسان  نوسان    نی ا  که  باشدی ر 

ها در شبکه  ژن   نی محدود، احتمالا با توجه به نقش ا
  ی بررس.  باشدیم  تی اهم  زئحا  ABA  دهیگنال یس
م  A  رخانواده یز   يهاژن   انیب چهار    دهدی نشان  که 

  و   AlPP2C3.1 ،  AlPP2C3.2،  AlPP2C7ژن  
AlPP2C16  الگو  به و    هابافت  در   ی انیب  ي لحاظ 

که   دی گرد يبندخوشه دسته  کی مختلف در يهاتنش 
ت  یحاک الگو  یانیب  يالگو   طابقاز    ن یا   يساختار  يو 
 . باشدی ها م ژن

 

 
 هايارائه شده میزان تغییر بیان ژن  RNA-seq .Heatmapهاي بر اساس داده AlPP2C هايپروفایل بیانی ژن  . 5شکل 
AlPP2C صورت نوار رنگی در  دهد. ارزش نسبی سیگنال بهنشان می  بازیابی  و شوري  تنش شرایط   تحت یشهدو بافت برگ و ر را در

دهنده عدم تغییر بیان و رنگ قرمز  دهنده کاهش بیان، رنگ سیاه نشان نشان  ارائه شده است که در آن رنگ آبی  Heatmapانتهاي 
 دهنده افزایش بیان است. نشان
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برنج نشان    PP2C  خانوادهدر    A  رگروه ی ز  ی بررس
  مار یت  تحت  رخانوادهیز   ن یا   يهاژن   انیب  که  دهد یم

ABA    ا گردد ی مالقا ضمن  ب  نکهی.    ی نسب  ان یسطح 
  ش ی افزا  زین  نییپا   يبالا و دما  شوري  ماریآنها تحت ت

ژند یبایم که  است  شده  گزارش  ،  ABI1هاي  . 
ABI2  ،HAB1  ،HAB2  ،AHG1،    وPP2C-A    در
سایر    ABA  دهیگنال یس  هاي شبکه دارند.  نقش 

طور  به   PP2Cهاي  اند که ژن مطالعات گزارش کرده 
تحمل    یمثبت برابر  و    آرابیدوپسیسدر    شوري در 

شدت تنش  بتوانند  تا    شوندی م  میدر هلو تنظ  یخشک
 .  (Qiu et al., 2022) د نکن ل یرا تعد 

در بافت برگ    0/ 94با مقدار بیان    AlPP2C3.1  ژن 
تنش   تحت  بیان  ژن  افزایش  این  داد.  نشان  شوري 

باشد  در آرابیدوپسیس می  AT1G07430هومولوگ ژن 
تنش  تحت  نور  که  گرما،  سرما،  اسمزي،  شوري،  هاي 

( افزایش بیان نشان  ABAاسید ) بالا، ازون و آبسیزیک 
مشخص    . در بررسی دیگري ( Xue et al., 2008) داد  
تنش   PP2C  ي ها ژن که    شد  سرما،  هاي  تحت  گرما، 

را نشان    ی توجه قابل   ی س ی رونو   رات یی تغ   ي و شور   ی خشک 
العات صورت گرفته روي  مط   . ( Li et al., 2018) دادند  

کلیدي  نقش  بیانگر  نیز  برنج  و    ي ها ژن   آرابیدوپسیس 
PP2C   تنش به  تحمل  می در  غیرزیستی  باشد  هاي 

 (Shazadee et al., 2019; Singh et al., 2010; 

Xue et al., 2008 ) . 
PP2C  عنوان به  شبکه    چیسوئ  ک یها  مرکز  در 

م  ABAدهی  ال گنیس عمل    سمیمکانکنند.  ی عمل 
PP2C ویژه به  ها  PP2Cگروه    ي هاA  نحو بوده    ن ی بد

ف برهمکنش  با  ک  ی کیز یکه  از    ،SnRK2  ينازها یبا 
فاکتورها شدن    ي هاژن   انیب  هک  یس یرونو  يفعال 

به     ي ری جلوگ  کنندی م   يگر واسطه  را   ABAپاسخگو 
  يهارنده یها به گPP2C  ،تنش  طی ند. تحت شرانکیم

مهار    شدهمتصل    ABAول  محل با    سبب   ،ABAتا 
  ، ABA  ر یمقاد .  شوندفعال    ي هاSnRK2  ي رهاساز

  PP2Cژن    کننده فعال  ا ی  بازدارنده   ي هاژن   ی سیرونو

م القا  بکندی را    ، هاکنندهم یتنظ  نیا  گر ید  عبارته . 
حالت    PP2C  حالت  رییتغ به    ی سیرونو   بازدارندهاز 

فعال    کنند ی م  ي گرواسطه  را  یس یرونو  کنندهحالت 
(Jung et al., 2020). 

 
 یری و پیشنهادها گنتیجه

ه آلوروپوس لیتورالیس،  ایگ  یژنوم   يهاداده   یبا بررس 
ا   PP2Cژن    34 و  شد.    ییشناسا  اهی گ  ن یدر  تجزیه 

و    ی کی زیشامل خواص فتحلیل کلی این خانواده ژنی  
ژن  ،یسلول   جایگاهها،  ن یپروتئ  ییایمیش و  ساختار  ی 

شد.  حفاظت  هايموتیف  انجام  هاي  وتئین پرشده 
PP2C    با همولوژي  اساس  بر  آلوروپوس  در 
زیرگروه    11در آرابیدوپسیس در    PP2Cهاي  پروتئین 

ژنی  طبقه خانواده  اما  شدند.  آلوروپوس    PP2Cبندي 
بیشتر اعضاي مربوط به  فاقد عضو بود.    Jدر زیرگروه  

و   ژنی  ساختار  فیلوژنتیکی،  درخت  در  زیرگروه  هر 
این  ه  کمایش گذاشتند  ترکیب موتیف مشترکی را به ن

می  بیانگر  امر  م  يعملکرد   ي هاشباهت تواند    یان در 
با توجه    .یرشاخه باشددر همان ز   PP2C  يهاین پروتئ

  ن یو همچن  ی انیب  يالگو  شباهت  ،به روابط اورتولوژي
با    A  AlPP2C  رخانواده ی ز  ي هاژن   ي ساختار  ي الگو

  ، و برنج  انایتال  سیدوپسیآراب  يهاA  PP2C  رخانودهیز
  طلاعاتا  تواندی م  هاژن   نیا   یانیب  ي الگو  یبررس

ا  خصوصدر    ي ارزشمند شبکه    هاژن   نینقش  در 
در    رزندهیغ  يهاتنش   تحت  ABA  یرسانام یپ و 

با توجه به نقش  .  دی متفاوت ارائه نما  ی اه یگ  يهابافت
تنش   PP2C  ي هاژن   يدیکل به  تحمل    ي هادر 
خانواده    زی آنالي  شور  رینظی  ست یرزیغ اعضاي  تمام 

به  AlPP2Cژنی   ترانسکریپتوم  سطح  منظور  در 
ژن  تحت  شناسایی  بیان  کمترین  و  بیشترین  با  هایی 

شناسایی   همچنین  و  بازیابی،  شرایط  و  شوري  تنش 
گرفت.  ژن انجام  بافت  اختصاصی  بیان  با    لازم هاي 

اگرچه  هب است  کار  ه ب  یپتوم یترانسکر  يهاداده ذکر 
ژن   ي ری تصو  ، قی تحق  ن ی ا  دررفته   و    فعال  يهااز 
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  دهد ی ارائه م  فمختل  ي مارها یها و تدر بافت   رفعالیغ
به    یول توجه  از    کی)  ير یگنمونه  زمانبا  هفته پس 

  ان یب  ی بررس   ، (پتومیترانسکر  يهادر داده   تنش   اعمال
  ز ین  تنش  اعمال  هیاول  يهازمان   در  PP2C  يهاژن

  در ها ژن   ن ی توجه به نقش ا  با.  رسدی نظر م هب  ي ضرور
  يهاژن   ان یب  ی بررس   رسد ی نظر م هب  ، یرسانام یپ  شبکه

ALPP2C  ساعت پس از    12 یال  کیزمان   يدر سر
تنش     ر یتصو  تواندی م  RT-QPCRروش    بهاعمال 

ا  يترکامل دهد.    درها  ژن   ن یاز  ارائه  تنش  به  پاسخ 
ژن  ج ینتا  نیا خانواده  از  ما  بهبود    PP2C  یدرک  را 
ارزشمندیم اطلاعات  و  تحق  ي بخشد    قات ی جهت 

مو  شتریب ژن در  کاربرد  و  عملکرد    AlPP2C  ي هارد 
سازگار  و  رشد  در    يدر  تنش  آلوروپوس  به  گیاه 

 . آوردمی فراهم  لیتورالیس
 

 سپاسگزاري 

و   ژنتیک  پژوهشکده  مالی  حمایت  با  پژوهش  این 
طبرستانزیست کشاورزي  علوم    دانشگاه  ،فناوري 

طرح    ساري  طبیعی  منابعو    کشاورزي قالب  در 
شماره به  مصوب  شده     T271/98تحقیقاتی  انجام 

می  لازم  خود  بر  نویسندگان  بدینوسیله  و  دانند  است 
 مراتب تشکر صمیمانه خود را اعلام نمایند. 
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