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توال  شناسا   ی امروزه  موجودات  اکثر  است   یی ژنوم  در    ن ی ا و    شده  اطلاعات 
و  و  عملکرد  مف   های ی ژگ ی شناخت  ا   د ی موجود  در  اطلاعات    ان ی م   ن ی هستند. 

نشده  پ   ای پردازش  با  که  دارد  ابزار   ی تکنولوژ   شرفت ی وجود  از  استفاده    های و 
ناشناخته استفاده    های و ژن   ها ن ی تئ مطالعه پرو   برای   ها توان از آن ی م   ک ی وانفورمات ی ب 

 Arabidopsis  اه ی ناشناخته از گ   ژن با عملکرد   ک ی   ی توال   تحقیق   ن ی در ا   کرد. 

thaliana   ی با شماره دسترس  X91953.1   گاه ی در پا  NCBI   و    ی بررس   ی برا
  به   این ژن مربوط   مورد استفاده قرار گرفت.   ی مطالعه ساختار و عملکرد احتمال 

  جفت باز، پروتئینی  676با    بوده و   تالیانا  آرابیدوپسیس   در   یک  شماره  کروموزوم 
استفاده    ا ب کند.  می   تولید   کیلودالتون   15  مولکولی تقریبا   وزن   به   اسیدآمینه   150  با 

و   خصوصیات توالی ژن و پروتئین مربوطه بررسی   ک ی وانفورمات ی ب   های از سرور 
  ها آن   از   برخی   وظایف   نوع موتیف تنظیمی است که   18مشخص شد که دارای  

  بیان   برای   Cis  عناصر   فعالیت   نور و   به   پاسخ   به   توان می   که   است   شده   شناخته 
موتیف است که    38نشان داد این پروتئین دارای  ها  آنالیز .  کرد   اشاره   مریستم   در 

سه مورد در آن حفاظت شده با تکرار بالاست. این پروتئین دارای سیگنال پپتید  
بنابراین  ی تراوش می خارج سلول   ی فضا   و به   بوده   آمینی خود   انتهای   در  شود. 

اندامک  و  از هسته  بیشتر  بین سلولی  در فضای  آن  های درون  احتمال حضور 
  وجود  ژن  این  رونوشت  روی  نیز  microRNA  یک  تنظیم  محل   . ست سلولی ا 

.  دارد  فعالیت  جنین   در  همچنین   و   شوری  به  پاسخ   در  microRNA این  و   دارد 
پروتئ   ن ی پروتئ این   با  دسترسی    آرابیدوپسیس   در   ی گر ی د   ن ی ناشناخته  شماره  با 

UPF0540 At1g62000    ی که برا   همولوژی است درصد    90حدود  دارای  
تواند مورد استفاده  ی م برای شناسایی نقش پروتئین مورد نظر    شتر ی ب   های ی بررس 

دانه    آندوسپرم   و   ن ی جن مختلف عمدتا در    بافت   10در  . این پروتئین  رد ی قرار گ 
  بذر   پوشش  تمایز  وظیفه   دو  گرفته  صورت  های آنالیز   همه   شود. براساس بیان می 

  بینی   پیش  توان می  پروتئین  این  برای  را  نور  اثر  در  مترشحه  مواد  بیوسنتز   فرایند  و 
های آزمایشگاهی برای تست عملکرد منسوب شده به  کرد که در ادامه کار روش 

 شود. آن توصیه می 
 

اطلاعات    گاهیپا  ،کیوانفورماتیب  ،انایتال  سیدوپسیآراب  :یدیکل  هایواژه

 . نیعملکرد پروتئ  ینیبشیپ  ،نیپروتئ
 

Today, the genome sequence of most organisms has been 
identified, and this information is useful in understanding 
the function and characteristics of organisms. In the 
meantime, there is unprocessed information that can be 
used to study unknown proteins and genes with the 
advancement of technology and the use of bioinformatics 
tools. In this research, the sequence of a gene with 
unknown function from Arabidopsis thaliana with 
accession number of X91953.1 in NCBI database was 
used to investigate and study its structure and possible 
function. This gene is related to chromosome number one 
in Arabidopsis thaliana and with 676 base pairs, it 
produces a protein with 150 amino acids and a molecular 
weight of approximately 15 kD. By using bioinformatics 
servers, the characteristics of both gene and protein 
sequences were investigated and it was found that it has 18 
types of regulatory motifs, the functions of some of which 
are known, which can be related to the response to light 
and the activity of Cis elements for expression in the 
meristem. The analyzes showed that this protein has 38 
motifs, three of them are conserved with high frequency. 
This protein has a signal peptide at its Nt and is leaked into 
the extracellular space. Therefore, its presence in the 
intercellular space is more likely than the nucleus and 
intracellular organelles. There is also a regulation site of a 
microRNA on its transcript and this microRNA is active in 
response to salinity and also in the embryo. This unknown 
protein has about 90% homology with another protein in 
Arabidopsis with accession number of UPF0540 
(At1g62000), which can be used for further studies to 
identify the role of the desired protein. This protein is 
expressed in 10 different tissues, mainly in embryo and 
seed endosperm. Based on all the analyzes carried out, two 
functions of seed coat differentiation and the biosynthesis 
of secreted substances due to light can be predicted for this 
protein. In the continuation of this work, laboratory 
methods are recommended for testing the functions 
attributed to this gene. 
 
Keywords: Arabidopsis thaliana, Bioinformatics, 
Predict protein function, Protein database. 
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 مقدمه
تالیانا  یک    ( Arabidopsis thaliana)   آرابیدوپسیس 

گیاه مدل متعلق به خانواده براسیکاسه بوده و نخستین  
شده   شناسایی  کاملا  آن  ژنوم  توالی  که  است  گیاهی 

ی  عنوان  به  و  مدل   ک است  استفاده    گیاه  تحقیقات  در 
ا   ل ی دل   شود. می  از  مدل    اه ی گ   ن ی استفاده  عنوان  به 
جمله    آن از   رشدی   ات ی به خاطر خصوص   شتر ی ب   ی قات ی تحق 

  ی کوتاه بودن چرخه زندگ   زیاد و   بذر   د ی ول ، ت ارتفاع کوتاه 
تالیانا    ی ژن   ی محتوا   است.    ون ی ل ی م   125آرابیدوپسیس 

در    ن ی پروتئ   11000بوده و  ژن    25498و دارای  جفت باز  
 Swarbreck)   دهد های مختلف را تشکیل می خانواده 

et al., 2007 ) ها در موجودات  . تعداد زیادی از پروتئین
مختلف وجود دارد که همه یا قسمتی از خصوصیات و  

آن  این  عملکرد  است.  مانده  باقی  ناشناخته  هنوز  ها 
های جدا شده  پروتئین   های پروتئینی شامل دو دسته داده 

هایی است که به صورت  مختلف و پروتئین از موجودات  
توالی   روی  از  و  شناسایی    DNAفرضی  موجودات 

تعیین  .  ( Hawkins, 2007)   اند شده  و  بررسی  برای 
های مختلفی وجود دارد:  خصوصیات یک پروتئین روش 

از    -1 استفاده  با  پروتئین  ساختار    و   X-rayتعیین 
Nuclear Magnetic Resonance (NMR) ،  2-  

مطالعه    -3  ، سازی و تعیین توالی بیان پروتئین و خالص 
پروتئین  برهمکنش  طریق  پروتئین -از  و  -پروتئین 

DNA ،  4-   در این    .های بیوانفورماتیک استفاده از روش
روش  از  استفاده  مطالعه  میان  در  بیوانفورماتیک  های 

های  ها یک روش مؤثر و کم هزینه است. ابزار پروتئین 
داده  پایگاه  صورت  به  موجود  و  بیوانفورماتیکی  ها 

ابزار  همچنین  و  آنلاین  برای  ابزارهای  آفلاین  های 
پروتئین  عملکرد  و  ساختار  قرار  مطالعه  استفاده  مورد  ها 

برای  ( Bollag et al., 1996) گیرد  می  همچنین   .
پروتئین شش روش توصیه شده:  پیش  نقش یک  بینی 

  ، کنش م بره  -3  ، براساس ساختار   -2  ، براساس توالی   -1
پروتئومیکس   -4 آزمایشات  براساس    -5  ، براساس 

روش   -6کارکرد   بیشترین  ترکیب  شده،که  ذکر  های 
ها است.  روش استفاده مربوط به استفاده از مقایسه توالی 

پیش سرور  برای  مختلفی  ساختار  های  و  عملکرد  بینی 
  ( 1  شود )جدول یک پروتئین براساس توالی استفاده می 

 (Edwards & Cottage, 2003; Hawkins, 

قابل    ی ها ن ی پروتئ   . ( 2007 بخش  ناشناخته  عملکرد  با 
دهند.  ی م   ل ی شده را تشک   یابی ی توال   ی ها از ژنوم   ی توجه 
ا   ف ی تعر  برا ن ی پروتئ   ن ی نقش  فرآ   ی ها    ی ها د ن ی درک 
ا   ی سلول  در    . ( Shumilin et al., 2012)   ست ضروری 
گیاه   2006سال   ژنوم  توالی  از     Arabidopsis  در  
ساختار ابزار  شناسایی  برای  بیوانفورماتیک  های  های 

بیانی   اطلاعات  شناسایی  و  دمین  شناسایی  ثانویه، 
گردید   مشخص  و  شد  های  آنالیز   که استفاده 

  ی عملکرد   ک ی ژنوم   ی برا   ی منبع ارزشمند بیوانفورماتیک  
  ی ها ی ن ی ب ش ی و پ   ن ی قوان   ها، ه که داد   رود می انتظار    . هستند 

  ی در توال   های بیوانفورماتیکی انجام شده با استفاده از ابزار 
زمینه    Arabidopsisژنوم   در  پیشرفت  بخش  الهام 

باشد  آتی  مطالعات  ( Clare et al., 2006)   مطالعات   .
زیادی به بررسی نقش احتمالی یک ژن یا پروتئین آن با  

اند. به طور مثال، تحقیقی  روش بیوانفورماتیکی پرداخته 
با کمک بررسی    E. coliناشناخته در    روی یک پروتئین 

و تغییرات پس از ترجمه، وظایف    3Dها، ساختار  موتیف 
احتمالی آن را مشخص و احتمال تغییرات پس از ترجمه  

نمود  مشخص  را  یک    . ( Pino et al., 2019)   آن  در 
پروتئین   یک  عملکرد  بررسی  برای  دیگر  مطالعه 

آنالیز  از  آرابیدوپسیس  گیاه  در  های  ناشناخته 
شد   استفاده   & Azizi-Dargahlou) بیوانفورماتیکی 

Fazeli-Nasab, 2022 ) مطالعه در  برای  .  دیگر  ای 
 Brachypodiumبررسی وظایف یک پروتئین در گیاه  

distachyon   ابزار مطالعه از  برای  بیوانفورماتیکی    های 
 ,.Hajibarat et al) ها استفاده گردید  ها و دمین موتیف 

یک    . ( 2018 یافتن  که  داد  نشان  دیگری  مطالعه 
یک   مولکولی  شریک  که  مشخص  وظیفه  با  پروتئین 

پروتئین  تعامل  شبکه  در  ناشناس  تشخیص  پروتئین  ها 
شود برای کشف وظیفه آن اهمیت زیادی دارد  داده می 

 (Kuroda et al., 2006 ) توان گفت که با توسعه  . می
شناخت   برای  علم  این  از  استفاده  بیوانفورماتیک،  علم 
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های شناسایی  وش خصوصیات پروتئین نسبت به سایر ر 
مقرون  است.  صرفه به پروتئین  ی  اه ی گ   ی ها ن ی پروتئ تر 

آنز دارای   عملکرد   ی ساختار   ، ی م ی نقش    ی مختلف   ی و 
ب  ا   وسنتز، ی )فتوسنتز،  این    هستند.   ...( و    ی من ی انتقال، 

  ی برا   ی ساز ره ی ذخ   ط ی به عنوان مح   ن ی همچن   ها پروتئین 
در    کنند. ی عمل م   جنین   ه ی رشد و تغذ   ی ازها ی برآوردن ن 

گلژ   ، ی اه ی گ   ی ها سلول  کل   ی دستگاه    ی برا   ی د ی اندامک 
پل  گل   د ی ساکار   ی سنتز    ون ی لاس ی کوز ی گل   د، ی پ ی کول ی و 

ساز   ن ی پروتئ  مرتب  بخش   ن ی پروتئ   ی و  سمت    ی ها به 
 .  ( Rasheed et al., 2020)   است   ی مختلف سلول 

پروتئین  شده  اظت  حف  یتوال  کی  فیموتها،  در 
م  عملکرد  که  است  در  کوتاه  و  دارد  شخصی 

است.پروتئین  شده  تکرار  مختلف    ف یموت  کی  های 
  ست یده تا ب ،(Zn) یانگشت رو  فی مانند موت ،یمعمول 
د  نه یآمدیاس دارد.    ی الگو  کی  نی همچنمین  طول 
به  ی توال که  است  شده  واحد    کیعنوان  حفظ 

ساختار  یعملکرد تعر  یو    شود یم   فیمستقل 
(Wang et al., 2021)  .تر    ی ها معمولا طولانین دم

موت موتفیاز  هستند.  د  ها ف یها  نظر    هامینو  از 
سا  شتریب  ی تکامل شده    نیپروتئ  ینواح   ری از  حفاظت 

بنابراین  دفیموت   یی شناسا   هستند.  و  در    ها مین ها 
نظر    ها ن یپروتئ و    ین یپروتئ  ی های توال  ی بندطبقه از 

  .(Xiong, 2006)تعیین عملکرد آن بسیار مهم است  
  ک یوانفورماتی با استفاده از ب  ن ی ساختار پروتئ  ی نیبش یپ
جستجوها   تواندیم توال   یشامل    ، یتشابه 

شناساهایتوال  چندگانه  یهاچینی هم زیر و    یی، 
ساختار    ینیبش ی ، پهاها و موتیفدمین   یسازمشخص

پروتئین باشد   یبرا یبعدسه  یهاساخت مدل  و ه یثانو
(Edwards & Cottage, 2003)  . 

بهره  برای  مطالعه  این  ابزارهای  در  از  گیری 
بیوانفورماتیکی در جهت کشف نکات مهم بیولوژیکی، از  
گیاه مدل آرابیدوپسیس تالیانا که اطلاعات نسبتا زیاد و  

نس  یک  کاملی  دسترس هست  در  گیاهان  سایر  به  بت 
ناشناخته  کاندید  ژن  داده    ( mRNA)   توالی  پایگاه  از 

NCBI    دسترسی شماره  شد    X91953.1به  انتخاب 
که توالی آن موجود بود اما هیچ وظیفه و نقشی برای آن  

بود.  نگرفته  قرار  بررسی  و  تحقیق  و   مورد  ژن  توالی 
نرم  از  استفاده  با  آن  برنامه افزارها  پروتئین  های  و 

تا   گرفت  قرار  مطالعه  و  بررسی  مورد  بیوانفورماتیکی 
و   نقش  زمینه  در  اطلاعاتی  تئوری  بصورت  حداقل 
یافتن   از  پس  که  است  بدیهی  آید.  بدست  آن  وظیفه 

هدف  بسیار  ژن،  این  برای  احتمالی  و  نقش  دارتر 
به  تر می منسجم  بیولوژیکی و ژنتیکی  با روشهای  توان 

 اثبات آن پرداخت. 
 

 های مورد استفاده برای پیش بینی عملکرد پروتئین براساس توالی اسامی سرور .1جدول 
Table 1. Web resources for prediction of protein function by sequence 

Website Description URL 

GoFigure GO annotation by homology search http://udgenome.ags.udel.edu/ 

frm go.html 

FASTA Sequence homology search http://www.ebi.ac.uk/fasta33/ 

BLAST suite Sequence homology search http://www.ncbi.nih.gov/BLAST/ 

Pfam Protein family alignment database http://www.sanger.ac.uk/Software/ 

Pfam/ 

PROSITE Functional motif database http://us.expasy.org/prosite/ 

Blocks Database of conserved regions of proteins http://blocks.fhcrc.org/ 

SMART Domain-based annotation resource http://smart.embl-heidelberg.de/ 

PRINTS Protein fingerprint database http://bioinf.man.ac.uk/dbbrowser/PRINTS/ 

ProtFun GO functional category prediction http://www.cbs.dtu.dk/services/ 

ProtFun/ 

PFP GO function prediction server http://dragon.bio.purdue.edu/pfp 

Gotcha GO function prediction software http://www.compbio.dundee.ac.uk 

/Software/Gotcha/gotcha.html 

KEGG Genes Genome sequence collection http://www.genome.jp/kegg/genes.html 

COG Clusters of orthologous groups of proteins http://www.ncbi.nlm.nih.gov/COG/ 
 

 
 

http://www.compbio.dundee.ac.uk/
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 ها مواد و روش 
آنالیز خصوصیات ژن و   و  احتمالی  برای کشف نقش 

 Gasteiger)  سیدوپسیآراب  اهی ناشناخته از گ  ن یپروتئ

et al., 2005 )   توالی ژن  (mRNA  )  با  مربوط به آن
جفت باز    676  با اندازه  X91953.1ی  شماره دسترس

بررسی  استخراج    NCBI  گاهیپااز   برای  شد. 
موردویژگی  توالی  ابتدا  آن  در  های    NCBIنظر 

)نوکلئوتید  چندگانه  نوکلئوتید -بلاست  -نوکلئوتید، 
پروتئین  و  نتایج بلاست    -پروتئین  از  و  پروتئین( شد 

از    MEGA6افزار  نرم   برای رسم درخت فیلوژنتیک 
رسم   که  گردید  فاستفاده  روش   کیلوژنیدرخت    با 

N.J  (Neighbor-Joining)    استراپ بوت    1000و 
 صورت گرفت. 

از   پروتئین  این  عملکرد  و  ویژگی  بررسی  برای 
مولکولی،  سرور وزن  کردن  پیدا  جهت  مختلفی  های 
موتیف،  نقطه بعدی،  سه  ساختار  ایزوالکترونیک،  ی 

گردید استفاده  بیان  محل  تنظیمی،  عناصر    دمین، 
(Carthew & Sontheimer, 2009)    این در  که 

ها توالی ژن یا پروتئین و یا شماره دسترسی ژن  سرور
مورد نظر وارد و به بررسی ویژگی و عملکرد پروتئین  

شد   توالی    .(2جدول  )پرداخته  آنالیز  شروع  برای 
به   مربوط  سایت    X91953.1پروتئین    UniProtاز 

  ه یو تجز  ی بررس ذخیره گردید. برای    fastaبه فرمت  
ا  ل یتحل سا  نی پروتئ  نیشباهت  و    هان یپروتئ  ری با 

ب  و  فه یوظ  ی بررس  نی همچن سا   ان یمحل  از    ت یآن 
UniProt  .استفاده شد   

می تنظیمی  عناصر  بینی  شناسایی  پیش  به  تواند 
ژن  کندعملکرد  کمک  ناحیه  بنابراین    .ها  شناسایی 
با    X91953.1ژن  عناصر تنظیمی    توالی وپروموتری  
در توالی    . انجام شد plantCARE از برنامه  استفاده  

حفاظت شده    های فیموت   یی شناسا   ی برا  یک پروتئین 
ارز سرور    ن یاشد.  استفاده    MEME  تیسا   یابی از 
ن محافظت  های فیموت و  موت  زیشده    ها، فیتکرار 
موت  ممیماکز موت  ف یتعداد  محدوده  را    ها ف یو 

)یم   ینبیش یپ   ن  یدم  . (Hu et al., 2015کند 

شده    ،ن یپروتئ حفاظت  کهتوال   کیبخش  است   ی 
بق از  عمل    افته یتکامل    ن یپروتئ  ره یزنج  ه یمستقل  و 

برایمی آنال  ییشناسا  کند.  از    نی پروتئ  نی دم  زی و 
 ,.Hajibarat et al) شد    استفاده   SMART  تیسا

ادامه  .(2018 برای    در  و    های فیموت  یی شناساکار 
توال   یاختصاص  نظر    یدر  مورد  ساپروتئین    ت یاز 

MOTIF Search  ف یموتهای  کتابخانه  براساس  
PROSITE  ،NCBI-CDD  ،Pfam    بررسی صورت

 Finn et al., 2013; Marchler-Bauer)  گرفت

et al., 2012; Sigrist et al., 2012) . 
ویژگی  بررسی  پروتئین  برای  فیزیکوشیمیایی  های 

مورد نظر و محاسبه وزن مولکولی و نقطه ایزوالکتریک  
در   نظر  مورد  توالی    ExPASY  ت ی سا تئوریتیکال 

 (Gasteiger et al., 2005 )   ابزار  ProtParam    مورد
ابزار  از  همچنین  گرفت.  قرار  -SWISS  استفاده 

MODEL   ت ی سا  ExPASY   ز برای بررسی ساختار  نی
  TargetPو از ابزار  ( Bienert et al., 2017)  بعدی سه 

عملکر  تعیین  شد  برای  استفاده  پروتئین  د 
 (Emanuelsson et al., 2007 )  برای همچنین   .

پروتئین مورد نظر با  شناخت بهتر وظیفه این برهمکنش 
ها در گیاه آرابیدوپسیس توسط وب سایت  سایر پروتئین 
STRING   .رسم گردید 

miRNA    ازRNA  ژنهای از  یا  کوچک  های 
Mir   می ژننشات  سایر  بیان  تنظیم  در  و  ها  گیرند 

های غیر کد کننده در  RNAنقش دارند. این گروه از  
ر  25-18حدود   بیان ژن  و  را شامل شده  ا  نوکلئوتید 

تجزیه   با  رونویسی  از  ترجمه    mRNAپس  مهار  یا 
 ,Carthew & Sontheimer)  کند میها کنترل  آن 

مسیر(2009  . miRNA   در ضروری  مکانیسم  یک 
فرایند  گیاهان  تنظیم  در  و  بوده  مختلف  زیستی  های 

تنش به  پاسخ  تمایز،  مثل  اساسی  فرایندهای  های  در 
  ها نقش دارد زیستی و غیر زیستی و پاسخ به هورمون

(Borges et al., 2011)  برای یافتن احتمال وجود .
های  تدر روی ترانسکریپ  miRNAیک توالی هدف  
 استفاده شد.  mirbase این ژن از سایت  
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 پژوهش  نیهای استفاده شده در اداده گاهیو آدرس پا یاسام .2جدول 
Table 2. Name and URL address of the databases exploited in this research 

URL Database 
http://web.expasy.org/compute_pi/ Expasy 
http://gsds.cbi.pku.edu.cn/ GSDS 
http://meme-suite.org/ MEME 
http://smart.embl-heidelberg.de/ SMART 
http://bioinformatics.psb.ugent.be/webtools/plantcare/html/ PlantCare 
https://www.uniprot.org/ UniProt 
https://www.genome.jp/tools/motif/ MOTIF Search 
http://cello.life.nctu.edu.tw/ CELLO 
https://webs.iiitd.edu.in/raghava/antibp/submit.html AntiBP Server 
https://string-db.org STRING 
http://www.mirbase.org AodPred 

http://www.mirbase.org Mirbase 

 

 

 نتایج و بحث 
 همولوژی و تاکسونومی 

ناشناخته    ن تئیپرویک    یی وظیفه و نقش جهت شناسا 
آن سیدوپس یآراب به  مربوط  ژن  توالی   ،  (mRNA)    با

دسترسی   و    X91953.1شماره  شده    ی توال برداشت 
آن   پروتئینی  همچنین  و  سانوکلئوتیدی    ت یدر 

NCBI    بلاستبصورت چهارگانه  (BLAST)     و    شد
نتایج همه بلاستها مطابق هم بوده و مشخص گردید  

با توالی با  توالی مورد نظر  آرابیدوپسیس  از ژنوم  های 
  NM-104889.2و    CP002684.1شماره دسترسی  

دارای شباهت    AC000375.1و    AY058148.1و  
از    96/98 قسمتی  به  مربوط  دیگری  توالی  و  درصد 

  BX81769.1ژنوم آرابیدوپسیس با شماره دسترسی  
 درصد است.   98/ 93دارای شباهت  

این   تاکسونومیک  موقعیت  به  بردن  پی  برای 
سایت   آنالیز  از  و    UniProtپروتئین  شد  استفاده 

مشخص گردید که موقعیت تاکسونومیک پروتئین مورد  
اس  زیر  قرار  به  توالی  نظر  این  دیگری  موجود  در  و  ت 
 گزارش نشده است: 

Eukaryota› Viridiplantae› Streptophyta› 

Embryophyta› Tracheophyta› 

Spermatophyta› Magnoliophyta› 

eudicotyledons› Gunneridae› Pentapetalae› 

rosids› malvids› Brassicales› Brassicaceae› 

Camelineae› Arabidopsis. 

  ExPASY  تیسانتایج آنالیز توالی مورد نظر در  
(Gasteiger et al., 2005) ابزار ProtParam   مورد

  بوده  نه یآم  د ی اس  150ی  دارا  ن یروتئپ   ن یکه ا   نشان داد 
مولکول و   آن  وزن  نقطه  دالتون    19/15127ی  و 
نوکلئوتیدی    است.  65/10آن    کیزوالکترونیا توالی 

و   آن  پایان  و  آغازین  کدون  موقعیت  و  ژن  این 
 همچنین توالی اسیدآمینه آن عبارتند از: 

ATGgaatgccacaaagtttcttgtgcttctcgtgatt

ggcgttttgtgtgccattgtcaccgcaaggcaggtca

aagatttgtccacagagaccaaattaggggcctctct

tccaaaaacgactaccaaaggcattggagctcagctt

tctgcaactggctcaactttcagcagcagcagtgtcg

ttagctatcttaatggttttaacaatcccaaaggccc

aggggccaatgcattcgaaagtggctccacatttacc

agcggacaagtcactgccaagggtcgcaacgcaagag

tttcttctgcaagtgcttctaccgctacaggtgaggc

tgcagctgcagtgactcgcaaagctgctgctgcacgt

gcaaagggtaaggtagcttccgcatcaagggtgaagg

gttcctctgagaagaagaagaaggaccgcaaaggaaa

aaatgatTGAgcgtgaggtcatctcatattctcacac

atgcgtattcctcaaacctacatattaattatatcct

aaaaactacaaactcacaatctctttcttgttcataa

ataaaaccagagattgtcacctctaaatattattatt

atgaaatgctactctttctcatgtaatggctttttta

aaataaaataaatgcaataaatatgatcttatagt 

VKDLSTETKLGVLLVIGVLCAIVTARQMNATKFL

SLPKTTTKGIGAQLSATGSTFSSSSVVSYLNGFNNPA

KGPGANAFESGSTFTSGQVTAKGRNARVSSASASTAT

GEAAAAVTRKAAAARAKGKVASASRVKGSSEKKKKDR

KGKND* 

 
 رسم درخت فیلوژنتیک 

ف د  تکامل   ا ی   ی لوژن ی )ف   ک ی لوژنت ی رخت    ک ی (  ی درخت 
انشعاب   تکامل   ی درخت   ا ی نمودار  روابط  که    ی است 

https://webs.iiitd.edu.in/raghava/antibp/submit.html
http://www.mirbase.org/
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  گر ی موجودات د   ا ی   ی ک ی ولوژ ی مختلف ب   ی ها گونه   ن ی ب 
شباهت  اساس  بر  تفاوت را  و    ی ها ی ژگ ی و   ی ها ها 

م   ی ک ی ژنت   ا ی   ی ک ی ز ی ف  نشان   ,Baum)   دهد ی آنها 

ف   . ( 2008 با    ن ی پروتئ   ک ی لوژنت ی رابطه  نظر  مورد 
موجودات   های ن ی پروتئ   ر ی سا  در  براساس    ، موجود 
سا   ج ی نتا  در  از    NCBI  ت ی بلاست  استفاده  و 

همولوژی  توالی  میزان  بیشترین  دارای  که  هایی 
هم % 90)بالای   میزان  بیشترین  و  )بالای  (  پوشانی 

شد.    98 بررسی  بودند  موردنظر  پروتئین  با   )%
توالی شماره  دسترسی  آن های  در  که  میزان  های  ها 

هم  و  بود.  همولوژی  بالا  همزمان  طور  به  پوشانی 
و    CLUSTAL Wبا    ها ی توال   ز ی آنال  گرفت  انجام 

نها  ف   ت ی در  درخت  روش   ک ی لوژن ی رسم    با 
Neighbor-Joining   (N.J  )  1000و بوت استراپ  

گرفت   MEGA6  افزار نرم در    Allahi et)   انجام 

al., 2017 )    (. 1  )شکل 
 

 بررسی ساختار سه بعدی و محل جایگیری پروتئین 

  ی آن با اجزا  تعامل   ن،ی درک بهتر عملکرد پروتئ  یبرا
اثرات    DNA  ، نی پروتئ  ، گاندهای)ل   گر ید فهم  و   )... و 

پروتئین  جهش  ی کیپیفنوت بعدی  سه  ساختار  ها، 
این  می بعدی  سه  ساختار  بنابراین  باشد.  مفید  تواند 

ابزار از  استفاده  با    SWISS-MODEL  پروتئین 
  ها ن یپروتئ(.  2دست آمد )شکل  به  ExPASY  تیسا

پ  یهامولکول  و  از    یادهی چیبزرگ  که  هستند 
اند که با  شده   ل یتشک  نه یآم یدهایبه نام اس  ییواحدها

به   تشک  ی بلند  یها ره یزنج  گر، یکدیاتصال    ل ی را 
. دهندیم

 

 
های دارای و توالی NCBIهای گیاه آرابیدوپسیس. با استفاده از نتایج سایت با سایر توالی X91953.1 فیلوژنتیک رابطه  -. شکل

 (N.J)براساس روش   MEGA.6 افزارنرم   نمونه اول برای رسم درخت فیلوژنتیک با استفاده از 10بیشترین همولوژی هم ردیف سازی 

neighbor joining استفاده شد. آزمون بوت استراپ  و 
Figure 1. The Phylogenetic Relationship of X91953.1 Protein with Other Proteins. Using the results of NCBI 

site and sequences with the most homology, the alignment of the first 10 samples was used to plot the 

phylogenetic tree using the MEGA.6 software based on the neighbor joining method (N.J) and bootstrap test. 
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  ExPASY  ت ی سا   SWISS-MODELبا استفاده از ابزار    ن ی پروتئ   ن ی ا   ی ساختار سه بعد   بینی ساختار سه بعدی پروتئین: . پیش 2شکل  

 . د دست آم به 
Figure 2. Prediction of 3D structure of the protein: The three-dimensional structure of this protein 

was obtained using the EXISSY SWISS-MODEL tool. 

 
طب اس  20  عتی در  مختلف  دارد    نه یآمدی نوع  وجود 

ترک  ی مختلف  ی هاکه به صورت  و    شوندی م   بیبا هم 
بس پروتئ  ی گوناگون   ار یانواع  ا  ها نی از    .کنندی م   جاد یرا 

های مختلف موجود  و بنیان  نهیآم  ی دهایاس  ی توال این  
بنیان این  بین  ارتباط  و  اتصال  و  آنها  اسید  در  در  ها 

می آمینه موجب  مختلف  سه شود  های    یبعدساختار 
  ن یی و عملکرد خاص آن تع ن یمنحصر به فرد هر پروتئ

م  یدارا  نی پروتئشود.   ساختار    ساختار و    باشدی چهار 
زنج  ی ساختار  سوم آن  در  که    ی پل   ی هارهی است 
  کی نیسطح، هر پروتئ  نی شوند. در ایمفعال    ی دیپپت

را در    یعامل   یهادارد و گروه   ی خاص   ی شکل سه بعد
با    دهد ی به آن اجازه م   کندی خود ارائه م   یرونیسطح ب
عملکرد  برهم   گر ید   ی هامولکول  و  باشد  داشته  کنش 

 .  (Baum, 2008) را داشته باشد   دفرد خو منحصربه 

 
تجزیه و تحلیل توالی اینترون و اگزون و شناسایی  

 ها ها و دمینموتیف

اگزون   ی بررس شواهد   تواند ی م  ی نترونی ا-ساختار 
ف گروه   د یتائ   در  شتریی ب  درخت  و   یکی لوژنتیبندی 

تکامل تنوع   نیا   را ی ز   ،دی نما  ارائه  یروابط  نوع 
مهم  نقش  اغلب  تکامل  یساختاری  های خانواده   در 

بررسی   .( Zhang et al., 2012) رد  دا   ی ژن  برای 
ا  عی توز   ی الگو  طر  نترونی ساختار  از  اگزون  یق و 
به    CDS  یتوال  سهی مقا ژن   یژنوم   DNAنسبت 

با وارد کردن   GSDS  ت ی با استفاده از سا  ،مورد نظر 
صورت (  X91953.1شماره دسترسی ژن مورد نظر )

روی (Hu et al., 2015)   گرفت گردید  مشخص   .
انتهای   در  اینترون  نظر یک  مورد  ند توا می  '5توالی 

یک   بیشتر  که  باشد  داشته  و است    UTR'5وجود 
نوکلئوتید   از  اگزون  ژن   14-466موقعیت  روی 

اینترونی می  و  دارد  اگزون  یک  فقط  ژن  این  باشد. 
شود بنابراین برای بیان هترولوگ داخل آن دیده نمی 

تر سازی به روش سادهآن در باکتری و برای همسانه 
تکثیر داد و نیازی به   DNAتوان آن را از روی  می 

سنتز    RNAاستخراج   برای   cDNAو 
 سازی نیست.همسانه 

مشخص    MOTIF Search  براساس نتایج سرور 
نظر   مورد  پروتئین  توالی  در  وجود    38گردید  موتیف 

می  پروتئین  به  خاصی  وظیفه  کدام  هر  که  دهند  دارد 
ا 3)شکل   وجود  خاطر  به  که  وظایفی  برخی  ین  (. 
می موتیف  پیش ها  پروتئین  این  در  کرد  توان  بینی 

از:  تئو     عبارتند  و  گاما  واحد  ، IIIمراز پلی   DNAزیر 
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alpha-ketoglutarate decarboxylase  ،60S 

ribosomal protein L19-like protein  ،
conjugal transfer protein TrbL  ،NADH 

dehydrogenase subunit C  ،cytoskeletal 

protein RodZ  ،nitrous-oxide reductase ،
flagellin  ،Predicted solute binding protein  .

های حفاظت  در آنالیز دیگری که برای شناسایی موتیف 
مشخص   گرفت  انجام  پروتئین  این  توالی  در  شده 
گردید در توالی این پروتئین سه موتیف حفاظت شده  

میان  این  از  که  دارد  به  می   وجود   electronتوان 

transport complex protein RnfC .  
 (PRK05035 )     وdihydrolipoyllysine-

residue   succinyltransferase   (PRK05704) 
 اشاره کرد.  
دم  یبررس ا  زین  نیوجود  با    نیپروتئ  نیدر 

SMART   پروتئ که  داد  دارا  نینشان  نظر  ی  مورد 
نام  نی دم  چهار  transmembrane regionهای  به 

 lowهای  ( و سه دمین دیگر به نام7-24)از کدون  

complexity   148و    97-132و   50-63)از کدون-
 ( است. 135

 

 
  ن ی وجود ا صورت گرفت که    MOTIF SEARCH  ت ی توسط سا   ها ف ی موت   یی شناسا   ( الف .  ن ی پروتئ   ی موجود در توال ی  ها ف ی موت   . 3  شکل 

  ن ی ا   ی حفاظت شده برا   ف ی موت سه     MEMEت ی سا توسط    ن ی حفاظت شده پروتئ   های ف ی موت   ( ب   دهد. ی م   ن ی به پروتئ   ی خاص   ف ی ها وظا ف ی موت 
 نشان داده شده است.   ی ها در توال ف ی موت   ن ی از ا   ک ی هر    ت ی شکل موقع   ن ی گزارش شد که در ا   MEME  ت ی سا   ق ی از طر   ن ی پروتئ 

Figure 3. The motifs in the protein sequence. A: Identification of motifs by the MOTIF SEARCH site, where these motifs 

have specific functions for the protein. B: Protein-protected motifs were reported by the site MEME 3 Protected Motif for 

this protein via the MEME site, in which the position of each of these motifs is shown in sequence. 
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 های پروموتور و بررسی بیان ژنشناسایی توالی

ناحهر   در  توالی  خود   ی م یتنظ  ه یژن    های دارای 
ازبه منحصر ژن    ان یبکه    است  یم یتنظ  عناصر   فردی 

برایرا   زمان و مکان مختلف  انجام وظایف خود    در 
می ا  ن،ی بنابرا  کند. تنظیم  از  جامع    عناصر   نی درک 

ب  یمیتنظ کنترل  نحوه  م  انیو  تع  تواندیژن    ن یی در 
  یی شناسا .  (Guo et al., 2021)ژن مفید باشد  نقش  
  ت یسا قی مربوط به ژن مورد نظر از طر یمی تنظ توالی

PlantCARE و نتایج تجزیه و تحلیل   صورت گرفت
داده   تنظیمی    18پایگاه  یا عناصر  توالی  نوع مختلف 

ته شناسایی کرد که برخی از  برای این پروتئین ناشناخ
ذرت،   مثل  دیگر  گیاهان  در  تنظیمی  توالی  این 
نیز   کلم  کلزا،  زمینی  سیب  نخود،  توتون،  یولاف، 
عهده   بر  را  خاصی  وظیفه  کدام  هر  و  شده  شناخته 
دارند که در خصوص این پروتئین نیز وجود این توالی  
آن  از  برخی  واسطه  به  است  شده  باعث  ها  تنظیمی 

 (. 3پروتئین وظیفه خاصی را داشته باشد )جدول  
عملکرد    ن ییکارآمد در تع  ار یبس  های از روش   ی کی
  ی ریگی محل جا  یکیوانفورمات ی ب  ین یب  شی پ  ها ن یپروتئ
فعال سلول   ها نی پروتئ  تیو  جا باشد می  هادر    ی ریگی. 
و    توپلاسمیکلروپلاست، س  ،ی توکندریدر م  هان یپروتئ

م  ای تا  آن    نییتع  ی ادی ز  زان ی هسته  نقش  کننده 
عملکرد    بنابراین   باشد، یم   ن یپروتئ تعیین  برای 

ابزار  پروتئین  از    EXPASYسایت    TargetPها 
و نتایج   (Emanuelsson et al., 2007)استفاده شد 

داد که  نشان ی را  نیپروتئ  ی در توال  د یپپت گنال یوجود س
وارد    ی ترشح   ی هاریدر مس  نی احتمال فراوان پروتئبه  
با شود یم بررسی  نتایج    CELLO v.2.5تیوب سا   . 

 Bienert et)  نیپروتئ  ی سلول   گاهی جا  یی شناسا برای  

al., 2017  )  ین درهسته،  پروتئ  نیا کهنتایج نشان داد
لی قرار دارد که میزان  میتوکندری، و فضای خارج سلو

داخل   به  نسبت  سلولی  خارج  فضای  در  آن  حضور 
احتمالاا  امر  این  که  است  بیشتر  هسته  و    میتوکندری 
پروتئین   شدن  وارد  و  پپتید  سیگنال  وجود  دلیل  به 

 مذکور در مسیر ترشحی باشد. 
سایت   در  موجود  اطلاعات  اساس     UniProtبر 

پروتئین می  این  رو   توان برای  در  کروموزوم    ی این ژن 
و   انا ی تال   س ی دوپس ی آراب   اه ی گ   ک ی شماره   داشته  دو    قرار 
و فرایند بیوسنتز مواد مترشحه   تمایز پوشش بذر  وظیفه 

. در  ( Tsai et al., 2017)   پیش بینی کرد در اثر نور را  
بافت آزمایش شده    111مورد بیان پروتئین نیز از میان  

سایت   وب  محل    GENEVESTIGATORتوسط 
ست و اکثرا  بافت مختلف گیاهی ا   10بیان این ژن در  

آندوسپرم  بذر    ، ( Pignatta et al., 2014)   در 
 (Mergner et al., 2020 )   و جنین گیاهی   (Pignatta 

et al., 2014 )   (.  4  باشد )شکل می 

 

 
 GENEVESTIGATORی سایت هاداده  بینی محل بیان این پروتئین به کمکپیش  . 4 کلش
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Figure 4. The prediction of the protein expression by GENEVESTIGATO. 
 
 

مولکول  وظایف    ن ی پروتئ   ک ی   ی عملکرد  با 
توال   ناشناخته  اساس  بر  شباهت    ا ی   ی معمولاا 
پروتئ   ی ساختار  به  مشخص    یی ها ن ی آن  عملکرد  با 

  . ( Galperin & Koonin, 2004)   شود می   ن یی تع 
سایت    براساس  در  موجود     UniProtاطلاعات 

پروتئین   با  پروتئین  این  گردید  مشخص 
AT1G62000    تالیانا دارای  در گیاه آرابیدوپسیس 

هومولوژ   90 است. درصد  پروت  ی    ن ئی برهمنکش 
سا  با  مطالعه  گیاه    گر ی د   ی ها ن ئی پروت   ر ی مورد 
تالیانا  ژن   آرابیدوپسیس  نقشه  قالب  شده  آورده    ی در 

)شکل   سایت  5است  آنالیز  براساس   .)STRING  
پروتئین  با  پروتئین  ،  AT1G62000های  این 

AT1G62070  ،AT1G6206 AT1G62220    و
AT1G62210   .است برهمکنش  ب ا   دارای    ن ی ز 

با پروتئ   هایی ن ی پروتئ    انکنش ی مورد مطالعه م   ن ی که 
ه  دادند  پروتئ   ک ی   چ ی نشان  شناخته    های ن ی جزو 

آرابیدوپسیس  شده   نشان  نبودند در  ژن  انتولوژی   .
در   پروتئین  این  و    لاژ ی موس   ی وسنتز ی ب   ند ی فرآ داد 

و  داشته  نقش  بذر  در    پوشش  پپتید  سیگنال  دارای 
 است.   1-21ترمینال خود و در موقعیت    Nانتهای  

 

 
 های گیاه آرابیدوپسیس شبکه برهکنش پروتئین مورد نظر با سایر پروتئین . 5شکل 

Figure 5. Interaction network of the target protein with other proteins in Arabidopsis thaliana. 
 

 هاعناصر تنظیمی و عملکرد آن اسامی .3جدول 
Table 3. The names of the regulatory elements and their functions 

Site Name Sequence Function 

ABRE 
CACGTG 

ACGTG 
cis-acting element involved in the abscisic acid responsiveness 

AE-box AGAAACTT part of a module for light response 

ARE AAACCA cis-acting regulatory element essential for the anaerobic induction 

Box 4 ATTAAT part of a conserved DNA module involved in light responsiveness 

CAAT-box CCAAT common cis-acting element in promoter and enhancer regions 

CAT-box GCCACT cis-acting regulatory element related to meristem expression 

CTAG-motif ACTAGCAGAA  

ERE 
ATTTCATA 

ATTTTAAA 
 

G-Box CACGTG cis-acting regulatory element involved in light responsiveness 

GATA-motif AAGGATAAGG part of a light responsive element 

MBS CAACTG MYB binding site involved in drought-inducibility 

MYC CATGTG  

Myb CAACTG  

STRE AGGGG  

TATA-box 
TATA 

ATTATA 
core promoter element around -30 of transcription start  

TGA-element AACGAC auxin-responsive element 

Unnamed 4 CTCC  

W box TTGACC  
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 و ژن هدف مرتبط با آن  miRNAشناسایی 

با استفاده از    miRNAهای مربوط به شناسایی  بررسی 
گردید    mirbaseسرور   مشخص  و  گرفت  صورت 

miRNA    نام توالی    ath-miR5021به  در 
X91953.1    که دارد  نوکلئوتیدی    18وجود 

 (ugagaagaagaagaagaa  بوده و توالی )از    427-444
انجام    دهد. در یک مطالعه این ژن را مورد هدف قرار می 

این   گردید  مشخص  آرابیدوپسیس  گیاه  در  شده 
miRNA    2 ژنFe-2S ferredoxin    قرار هدف  را 

 iron sulfurکی آن مرتبط با  دهد که وظیفه بیولوژی می 

cluster binding    به پاسخ  موجب  نتیجه  در  و  بوده 
 Verma)   شود در گیاهان آرابیدوپسیس تالیانا می  شوری 

et al., 2014 )  فعالیت  . در مطالعه دیگرmicroRNA  
در   آرابیدوپسیس  و    germlineدر  گردید  بررسی  نر 

حضور  تواند در دانه گرده  می   miR5021مشخص شد  
در مسیر تمایز دانه   ها داشته و موجب خاموشی برخی ژن 

 . ( Borges et al., 2011)   گرده شود 

 
 گیری کلی نتیجه

از   گذشته  در  ژن  و  پروتئین  عملکرد  شناسایی  برای 
می  in-vitro  ا ی  in-vivo  های روش اما  استفاده  شد 

ابزار پیشرفت  همچنین  امروزه  و  بیوانفورماتیک  های 
بیولوژیک پایگاه افزایش   اطلاعاتی  روش های  -in  ی، 

silico  بزرگیم گام  شناسا  ی تواند  عملکرد    ییدر 

و  ژن ناشناختههان یپروتئها  های  آنالیز   باشد.   ی 
روی     س یدوپسیآراب  اهیگ   ژن  یتوال بیوانفورماتیکی 

  bpی  به اندازه  X91953.1  یبا شماره دسترس   انا یتال
  150  نشان داد که محصول این ژن پروتئینی با   676

و مولکول   اسیدآمینه  است.    دالتون  15127/ 19  یوزن 
فراوان به     د یپپت   گنال ی س  یدارا  ن یپروتئ   این   احتمال 

  38  دارای  و دشویوارد م یترشح  یرهایبوده و در مس
بوده فیموت دمین  چهار  و  شده  حفاظت  موتیف  سه   ،  
می   که احتمال  هریک  وجود  واسطه  پروتئین  به  رود 

دارای   ژن  این  باشد.  مختلفی  وظایف  نوع    18دارای 
ها شناخته  است که وظایف برخی از آن  ی م یتنظتوالی  

این وظایف می  شده است که پاسخ  از جمله  به  توان 
عناصر   فعالیت  نور،  مریستم    Cisبه  در  بیان  برای 

نیز روی    microRNAاشاره کرد. محل تنظیم یک  
در    microRNAرونوشت این ژن وجود دارد که این  

شوری و همچنین در جنین فعالیت دارد. در  پاسخ به  
آنالیز همه  براساس  دونهایت  گرفته  صورت    های 

فرادر    تمایز   فهیوظ و  بذر  مواد    وسنتز یب  ند یپوشش 
  ش یپ توان یم  ن یپروتئ ن یا  ی را برا در اثر نور مترشحه 

یافتهکرد  ینیب حاضر  .  تحقیق  بیوانفورماتیکی  های 
برای این ژن ناشناخته که هیچ اطلاعاتی در مورد آن  
خواهد   راهنمایی  و  بوده  ارزشمند  بسیار  نبود،  موجود 

های آزمایشگاهی بیولوژی و  هدفمندتر با روشبود تا  
 ژنتیک مولکولی تایید و اثبات شوند. 
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