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 تشکر و قدردانی:

همنشینی و شد رهنمونمان دانش و علم طریق به و بخشید مانکه هستی را  یکتا پروردگار کرانبی سپاس
 و مفتخرمان نمود دانش و علم رهروان به 

 .ساخت روزیمان را  معرفت و علم از چینی خوشه

گاه شک بدون  دست و قاصر زبان با او، یشائبه بی زحمات از قدردانی مقام در که است آن از اجّل معلم، منزلت و جای

تجلیل که آنجایی از اما .بنگاريم چیزی  ناتوان،
 سلامت و کندرا تأمین می آفرینش غایت و هدف که است انسانی از سپاس معلم، از 

  اللَّه یشکر لم المخلوقین من المنعم یشکر لم من»باب  از و وظیفه بر حسب تضمین؛ اند،دستش سپرده به که را  هاییامانت
ّ
 «:جلّ  و ع

 اند؛ ازبوده من برای داشت چشم بی یاوری  و یار زندگی هایعرصه بزرگوارم... که در تمام معلم دو عیزم... این مادر و ازپدر

در  کمکی هیچ از فروتنی، و خلق حسن با سعه صدر، کمال در دکتر شاهرخ قرنجیک و دکتر ناصر فرخی که آقای جناب اساتید راهنمای گرانقدر؛

 که رحیمی،آقای مهندس مهدی  جناب محترم، استاد گرفتند؛ از عهده بر را  رساله این راهنمایی زحمت و دریغ ننمودند من بر عرصه این

متقبل را  رساله این مشاوره زحمت
 این داوری  زحمت دکتر صمدلویی و دکتر ممرآبادی که آقای جناب اساتید محترم؛ از شدند؛ و 

متقبل را  رساله
شدند؛ از کارشناس محترم آزمایشگاه زراعت و ژنتیک، جناب آقای مهندس حسین مطهری نژاد که شرایط  

 را  قدردانی و تشکر ی بنده و سایر دانشجویان فراهم نمودند؛ و در پایان از تمامی دوستان و عیزان کمالمطلوب کار در آزمایشگاه را برا 

وند متعال آرزو می  کنم.دارم. سلامتی، موفقیت و طول عمر با برکت این عیزان را از خدا

 

 فرشاد عرب انصاری 

 39شهریور 



6 

 

 

 

 

دانشگاه صنعتی  کشاورزیدانشکده ی بیوتکنولوژی کشاورزدانشجوی دوره کارشناسی ارشد رشته  یانصار فرشاد عرباینجانب 

 یاای و دولپهلپهدر گیاهان تک زایی میکروسپورهای دخیل در مسیر جنینمطالعه بیوانفورماتیکی ژنشاهرود نویسنده پایان نامه 

 متعهد می شوم. دکتر ناصر فرخی و دکتر شاهرخ قرنجیک تحت راهنمائی

 .تحقیقات در این پایان نامه توسط اینجانب انجام شده است و از صحت و اصالت برخوردار است 

 .در استفاده از نتایج پژوهشهای محققان دیگر به مرجع مورد استفاده استناد شده است 

 یاا امتیاازی در هایچ جاا ارائاه  مطالب مندرج در پایان نامه تاکنون توسط خود یا فرد دیگری برای دریافت هیچ نوع مدرک

 نشده است.

   دانشاگاه صانعتی » کلیه حقوق معنوی این اثر متعلق به دانشگاه صنعتی شاهرود مای باشاد و مقاامت مساتبرج باا ناام

 به چاپ خواهد رسید.«  Shahrood  University  of  Technology» و یا « شاهرود 

  پایاان ناماهحقوق معنوی تمام افرادی که در به دست آمدن نتایح اصلی پایان نامه تأثیرگذار بوده اند در مقامت مستبرج از 

 رعایت می گردد.

   در کلیه مراحل انجام این پایان نامه ، در مواردی که از موجود زنده ) یا بافتهای آنها ( استفاده شاده اسات ااوابط و اصاو

 ه است.اخلاقی رعایت شد

  در کلیه مراحل انجام این پایان نامه، در مواردی که به حوزه اطلاعات شبصی افراد دسترسی یافته یا استفاده شده است

 اصو  اخلاق انسانی رعایت شده است.اصل رازداری ، اوابط و 

 

 13/6/3131:   تاریخ

 امضای دانشجو

 

 

 

 

 

 

 

 مالکیت نتایج و حق نشر

  کلیه حقوق معنوی این اثر و محصومت آن )مقامت مستبرج، کتاب، برنامه های رایانه ای، نرم افزار ها و

در تجهیزات ساخته شده است ( متعلق به دانشگاه صنعتی شاهرود می باشد. این مطلب باید به نحو مقتضی 

 تولیدات علمی مربوطه ذکر شود.

 بدون ذکر مرجع مجاز نمی باشد یان نامهاستفاده از اطلاعات و نتایج موجود در پا. 
 

 تعهد نامه

Article I.  

Article II.  

Article III.  

Article IV.  

Article V.  

Article VI.  

Article VII.    
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 چکیده

روش ( آندروژنز)میکروسپور  زاییینگرده، جن های دانهماهیت هاپلوئیدی سلو  یلدله ب

 میکروسپور زاییینباشد. جنارزشمندی برای تولید هاپلوئیدهای مضاعف در جهت اهداف اصلاحی می

باشد، میزایی یناز مسیر نمو طبیعی دانه گرده به سمت مسیر جن یکروسپورهابر اساس تغییر جهت م

آندروژنز کارآمدی توسط ترکیبی از تنش تواند توسط تیمارهای تنشی مبتلفی القا شود. که می

های مرحله اواسط حاوی میکروسپور یهاگرسنگی و اسمزی، از طریق تیمار مانیتو  بساک

اندکی قبل از نبستین میتوز دانه گرده در گیاهان القا  نتهاییا یاهستهانتهایی تا تک یاهستهتک

توسط القا چندین  مسیر آندروژنزریزی مجدد میکروسپور به سمت در سطح مولکولی، برنامهشود. یم

توسط عوامل رونویسی  یانبهم یهافرض اساسی این است که یک خوشه از ژن شود.ژن مشبص می

تنظیمی مشترکی دارند. بر همین  هاییفاین خوشه معین موت یهاو ژن شوندییکسانی تنظیم م

دارند ممکن است  یموردبررس یهابا ژن یرمستقیمیکه اتصا  غ ییهااساس، ما فرض نمودیم که ژن

ها در آرابیدوپسیس و ژن یانیبهم در این مطالعه، شبکه تنظیمی مشترکی باشند. هاییفدارای موت

 3111رسم گردید و سپس  RiceFRENDو  ATTED-II ز بانک اطلاعاتیبا استفاده ا یبترتبرنج به

 TAIRپسیس و برنج به ترتیب از بانک اطلاعاتی وها در آرابیدژناین  جفت باز بامدست ناحیه پروموتر

با استفاده از  یانشانها در جنین، الگوی ببرای اطمینان از بیان این ژن انتباب شدند. RAP-DBو 

تنظیمی  یهاسیس المنت مورد ارزیابی قرار گرفت. Genevestigatorافزار اطلاعات ریزآرایه نرم

 Motifافزار با استفاده از نرم یانبهم یهاجفت باز ناحیه بامدست ژن 3111مشترک توسط بررسی 

Sampler  و بانک اطلاعاتیPLACE افزار نرم آمده ازدستنتایج به شدند. بینییشپGenevestigator 

تنظیمی  یهاسیس المنت .شوندیبیان م زاییینها در طو  جننشان داد که تمام این ژن

که  باشندیزیستی و غیر زیستی، نمو گیاه و بیان ژن مرتبط م یهابا پاسخ به نور، تنششده ییشناسا

، promoter element ،G-box ،GT-1 ،I-box ،Box A ،AuxRE ،JARE ،ERE 10-ها ازجمله آن

GCC-box ،ElRE ،ABRE ،MYC ،MYB ،CRT/DRE ،GARE ،P-box ،PRE ،Q-element ،

ARE ،SEF3 ،PolyA signal ،A-box ،C-box ،T-box ،S1F box ،RY repeat ،BS1 ،REalpha ،

REbeta و TATA box که احتمامً در بیان و تنظیم  را تنظیمی یها. این نتایج سیس المنتباشندیم

د میکروسپور به سمت مجد یزیرآرابیدوپسیس و برنج در طو  تیمار مانیتو  و برنامه یانبهم یهاژن

در این تحقیق شده ییشناسا یانبهمی هاژن ازجمله .دهدینقش دارند را نشان م زمسیر آندروژن

متالوپروتئاز، سیستئین  FtsHپروتئازوم،  26Sپروتئازوم،  20S مانندپروتئولیتیک ) یهاژنتوان به یم

      ترانسفراز، -Sگلوتاتیون مانند تنش )سنتز شده طی  هایینآسپارتیک پروتئاز(، پروتئ ،پروتئاز

Bax inhibitor-1 3کاتامز ، 3، الکل دهیدروژناز ،)RIC2  مرتبط باRas ،کالمودولین ،EF-hand، 
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و  2، اسید چرب دساچوراز Myb، GRIM-19 ،SNARE-like ،v-SNAREآرابینوگامکتان، 

 یانبهم یهاژنین، بر اعلاوه  .گرفتندیمی مبتلفی قرار هاکلاساشاره کرد که در گلوتاردوکسین 

 RNP-1آسپارتیک پروتئیناز، شامل مشترک زیادی بین آرابیدوپسیس و برنج تشبیص داده شد که 

سیترات  ATP، خانواده انو  کوآنزیم آ هیدراتاز/ ایزومراز، آلدهید دهیدروژناز، RNAمتصل شونده به 

 خانواده ، پروتئینWNK، پروتئین کیناز سرین/ ترئونین P450سیستئین پروتئاز، سیتوکروم ، A-3لیاز 

(، LRRخانواده آلفا/ بتا هیدرومز، پروتئین خانواده تکرار غنی از لوسین ) گامکتوز اکسیداز، پروتئین

پروتئین کیناز دومین کالمودولین، پروتئین خانواده مکتات/ مامت دهیدروژناز، اکسیژناز وابسته به 

ن دی فسفات ایزومراز، پروتئیپروتئازوم، ایزوپنتنیل  26Sپروتئازوم آلفا و بتا،  20Sاگزوگلوتارات/ آهن، 

 EF-Hand ،FtsH، تریکوپپتیدا خانواده شبه تتر ، پروتئینBax، بازدارنده SNAREخانواده شبه 

، گلوتاتیون dnaJچاپرون  ز، مونو دهیدروآسکوربات ردوکتاز،پروتئا Clpپروتئاز، زیرواحد پروتئولیتیک 

S- وابسته به  زخانواده متیل ترانسفران ئیترانسفراز، پروتS- آدنوزیل-L-  ،متیونین، انگشت روی

، پروتئین کیناز مرتبط با ساکارز غیر تبمیری، Octicosapeptide/Phox/Bem1pپروتئین خانواده 

 یهاژن اینکه  دهدینتایج ما نشان م .باشندیم PBS1و پروتئین کیناز سرین/ ترئونین  Fجعبه 

برای توصیف عملکرد القا آندروژنز در محیط آزمایشگاهی در  یداهاییکاند یادزاحتما بهیان بهم

 .دنباشیم یاو دولپه یالپهگیاهان تک

 

 یهاسیس المنت ،یانبهم یهاتنش، مانیتو ، ژن، آندروژنز، میکروسپور زاییینجن کلیدی: کلمات

، ATTED-II ،RiceFREND ،Genevestigator، Motif Sampler ،PLACE، ، موتیفتنظیمی

 .آرابیدوپسیس، برنج
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ارزش در مهندسی ژنتیک ا هاپلوئید از اهداف ب یهاتولید گیاهان تراریبته از طریق بافت

آن،  یهاپس از انتقا  ژن به بافت هاپلوئید و مضاعف کردن کروموزوم چراکه، شودیمحسوب م

متعددی  یهایافته را باززایی کرد. روشگیاهان تراریبته کاملاً هموزیگوس برای ژن انتقا  توانیم

ها جهت تولید گیاهان هاپلوئید و به دنبا  آن گیاهان هاپلوئید مضاعف وجود دارد که یکی از این روش

از طریق . محققین شودیکه به دو روش، کشت بساک و کشت میکروسپور انجام م باشدیم 3آندروژنز

گندم، جو، ذرت و برنج را اصلاح و  یژهواند ارقام جدیدی از غلات بههاپلوئیدهای مضاعف شده توانسته

در میکروسپور، تیمارهای تنشی )تنش غذایی، دمای بام یا پایین(  زاییینبرای القا جن معرفی کنند.

یگوس با استفاده از تکنیک کشت اند. تولید گیاهان هموزمورداستفاده قرار گرفته یاطور گستردهبه

، هاینهجویی در هزعلاوه بر صرفه تواندیتولید گیاهان هاپلوئید، م در مؤثری روش عنوانمیکروسپور، به

 باشد. ینژادرایج به یهارا تسریع و مکمل مناسبی برای روش ینژادبه یهابرنامه

تقسیم نمود  3و میکروگامتوژنز 2نزبه دو فرآیند اصلی، میکروسپورژتوان یمرا نمو دانه گرده 

با میوز سلو  مادری دانه گرده شروع و با تشکیل  (. در گیاهان، میکروسپورژنز3332بدینگر، )

. نبستین میتوز دانه گرده شروع میکروگامتوژنز است که طی یابدیهاپلوئید خاتمه م یکروسپورهایم

که در سیتوپلاسم سلو  رویشی  شودیفشرده مآن یک تقسیم نامتقارن باعث تولید یک سلو  زایشی 

که در طو  مراحل بین میکروسپورژنز و  یدادهایی(. رو3333مک کورمیک، بزرگی قرار دارد )

، چراکه اعما  یک باشدیگرده مدانه نقطه بحرانی در شروع مسیر نموی  دهدیمیکروگامتوژنز رخ م

مسیر  یسوبه یکروسپورهاتغییر جهت م گرده برایدانه تیمار تنش در نزدیکی نبستین میتوز 

 .(3337تاریو و همکاران، ) باشدی)آندروژنز( اروری م زایی میکروسپورینجن

های زنده محصو  تنظیم رونویسی ژن برای عملکرد و نمو همه موجودات اروری است. سلو 

امل وعگیرد. را در بر می شمارییبهای های پیچیده بیان ژن هستند که رونویسی از ژنبرنامه

                                                           
1- Androgenesis 

2- Microsporogenesis 

3- Microgametogenesis 
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یکی از اجزای مهم این شبکه هستند. رونویسی توسط برهمکنش بین  DNAبه  شوندهمتصلرونویسی 

شوند با برخی از متصل می هاژندر پروموتر  3عناصر همسوسازرونویسی که معمومً به امل وع

محیط و نیز در طو  ی ااافی برای فعا  کردن یا مهار رونویسی ژن در پاسخ به تغییر در کوفاکتورها

 (.2131شود )ابراهیم و همکاران، نمو ایجاد می

مالیک و ) باشدیمیکروسپور )آندروژنز( یک پدیده ناشی از تنش م زاییین، جنیطورکلبه

(. آندروژنز کارآمدی توسط ترکیبی از تنش گرسنگی و اسمزی، از طریق تیمار 2117همکاران، 

ای انتهایی هستهای انتهایی تا تکهستههای مرحله اواسط تکهای حاوی میکروسپور مانیتو  بساک

 این در (.2116ماراشین و همکاران، شود )اندکی قبل از نبستین میتوز دانه گرده در گیاهان القا می

الکل پروتئازوم،  26Sپروتئازوم آلفا،  20S یهاژن با یانبهم یهابا استفاده از آنالیز ژن پژوهش،

حساس به  یاپروتئین رشته، 3سیستئین پروتئاز  BAX1 (BI-1،)بازدارنده (، ADH3) 3دهیدروژناز 

پروتئین فیتپسین )آسپارتیک پروتئاز(، (، phiکلاس  GST) 3ترانسفراز  -Sگلوتاتیون (، FtsHدما )

RIC2  مرتبط باRas مشترک در های سیس المنتپیدا کردن و سپس  و یک ژن پروتئین کیناز

 زاییینکاندیدای جن یهابه شناسایی ژنشان یانبهم یهاژنو ها بامدست پروموتر این ژن

 (Arabidopsis thaliana) یاو دولپه (Oryza sativa) یالپهمیکروسپور در نماینده گیاهان تک

میکروسپور  زایییندخیل در جن یانبهم یهاآنالیز ژن پیرامون گزارش اولین مطالعه این. پرداخته شد

 .باشدیم کاندیدا یهاژنبرای معرفی 

 میکروسپور زاییینجن -3-3

شامل تغییر جهت نموی از مسیر بلوغ دانه گرده به سمت تولید جنین  میکروسپور زاییینجن

به گیاهان هاپلوئید  توانندیمشوند یکه در کشت میکروسپور تولید م هاییین. جنباشدیغیرزیگوتی م

طور طبیعی تمایز آن به دانه اگرچه نتیجه نمو میکروسپور در گیاه به (.3386راقوان، توسعه یابند )

                                                           
1- Cis-acting regulatory elements 
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در توانند یم 3اییشهشده در شرایط درون شکشتیکروسپورهای گرده و انجام باروری است اما م

صورت عدم اعما  تنش و کشت در یک محیط غنی از نظر مواد غذایی به دانه گرده رسیده تکامل 

 یگردعبارت(. به3-3و به جنین نمو یابند )شکل  طور مکرر تقسیمبا اعما  تنش بهیا یابند و 

ها( و چه در صورت ایزوله شدن و کشت درون چه در محیط طبیعی )داخل بساک یکروسپورهام

)بدون اعما  تنش(، مسیر طبیعی نمو خود را طی و با انجام اولین تقسیم میتوز، دانه گرده  اییشهش

نشاسته و  یهاتغییرات فیزیولوژیک )از قبیل تجمع دانهاز  یاکه طی مجموعه نمایندینارس را تولید م

ایزوله  وسپورهاییکرولی در صورت تغییر برنامه م دهدیغیره( متورم و تشکیل دانه گرده رسیده را م

)شریعت  باشدیتولید جنینی نماییم که قابل باززایی به گیاه هاپلوئید م توانیمیشده توسط تنش م

 (.3388 ،پناهی و امامی میبدی

 

 

 .(3388 ،مسیرهای گامتوفیتی و اسپوروفیتی در میکروسپور )شریعت پناهی و امامی میبدی -3-3شکل 

 

 

                                                           
1- In vitro 
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 میکروسپور زایییننقش تنش در جن -3-2

منفرد هاپلوئید )میکروسپور( در جهت تمایز و  یهامیکروسپور به توانایی سلو  زاییینجن

مانند  زا. یک عامل تنششودیدر معرض تنش اطلاق م یریباززایی به یک گیاه کامل بعد از قرارگ

. این کندیمرا صادر در میکروسپور  زاییینبرای القا جنهای مزم یامپنماید که یمی عمل اجرقه

که به فراوانی  ییهاتنششوند؛ یبه سه دسته مبتلف تقسیم ماز نظر وفور نسبی اعما  تنش ها تنش

و شامل سرما، حرارت، کمبود مواد  گیرندیدر میکروسپور مورد استفاده قرار م زاییینبرای القا جن

اند که شامل اشعه گاما، قرار گرفته که کمتر مورد استفاده ییهاتنش ،باشندیم سینیغذایی و کلش

ها ممکن . این تنشباشندیتنش اتانو ، تیمار سانتریفیوژ، کاهش فشار اتمسفر و آبسیزیک اسید م

شامل ی متفرقه هاتنش ده هستند مؤثر باشد وکه سبت پاسخ ییهادر گونه زایییناست برای القا جن

 باشندیهای شیمیایی مفلزات سنگین و القاکننده یاه، تنش3بام، الیگوساکارید کاراگینن اسیدیته

 (.3388 ،)شریعت پناهی و امامی میبدی

 میکروسپور اییشهو بلوغ درون ش زاییینجن یکاربردها -3-3

زیادی از قبیل غلبه بر موانع تلاقی )نرعقیمی و  یدارای کاربردها کشت میکروسپور

دخیل در  هاییمآنز نمودنتوان یا کمسازی یرفعا خودناسازگاری(، ایجاد گیاهان نرعقیم از طریق غ

میکروسپور و امکان  زاییینمرحله نمو میکروسپور به دانه گرده، حفظ گیاه نرعقیم از طریق جن

میکروسپور، انتقا  ژن به میکروسپور با استفاده از  اییشهدرون شبرگرداندن نر باروری از طریق بلوغ 

، زاییین، جنیافشاناختصاصی، نوترکیبی مبتنی بر تشابه، امکان بررسی نمو گرده و گرده هاییستمس

در کنار تولید گیاهان هاپلوئید دوبل است ، چرخه سلولی، تغییر فاز و نقش تنش در نمو پوتنسییتوت

 (.3388 ،و امامی میبدیشریعت پناهی )

 

                                                           
1- Carrageenan oligosaccharides 
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 بیوانفورماتیک -3-4

فناوری های زیستی، مشکلاتی برای دانشمندان علوم زیستی و زیسترشد سریع مقدار داده

ای که شاید دیگر نتوان بدون گونهداری اطلاعات ایجاد کرده، بهسازی و نگهآوری، ذخیرهجهت جمع

های اطلاعاتی و های شگرف فناوریروبرو شد. پیشرفتهای نوین با این مسائل بهره جستن از فناوری

پیش روی دانشمندان و محققان قرار داده است. بیوانفورماتیک  یویژه اینترنت، راهکار مؤثرارتباطی به

دهد به اطلاعات موجود دسترسی آسان و سریع های زیستی به محقق اجازه میدهی دادهبا سازمان

های جدید را به این مجموعه بیفزاید، همچنین ابزارهای مناسبی فتهراحتی اطلاعات و یاداشته، به

دهد. علاوه بر موارد منظور استبراج الگوهای مفید در اختیار وی قرار میها بهوتحلیل دادهبرای تجزیه

سازی ساختارهای سازی و شبیهای جهت مد های چندرسانهمذکور، بیوانفورماتیک ابزار و سیستم

های زیستی را به محققین ارائه خواهد داد. تمرکز امروزی بر بیوانفورماتیک، ولی و سیستمپیچیده مولک

ای و های بیولوژیکی است که نتایج پایهبیانگر آغاز یک انتقا  و تغییر اساسی و مهم در مطالعه سیستم

شر، کشاورزی، های زیستی مانند سلامتی بکاربردی در بر خواهد داشت. بیوانفورماتیک در تمام زمینه

زیست، صنایع سبز و فرآیندهای زیستی تأثیر گذاشته که درنهایت منجر به توسعه رویکردهای محیط

و  یدپذیرمنظور طراحی داروهای جدید و مهندسی متابولیک جانداران برای تولید منابع تجدژنتیکی به

فناوری اطلاعات خواهد های خاص حتی در عرصه همچنین تولید مواد و کامهای شیمیایی با ویژگی

 .ایرانیان( بیوانفورماتیک)پرتا   شد

ریاای برای نگهداری، مدیریت و  یهاو مد  اییانهرا هاییستمبیوانفورماتیک، طراحی س

 باشد.یزیستی و همچنین ارائه دانش زیستی م یهاعظیمی از داده یتحلیل مجموعه

 ابزارها این کاربردو  هاداده پایگاه و اییانهرا یابزارها یتوسعهی حوزه دو شامل بیوانفورماتیک

 هاحوزه اینباشد که یم زنده هاییستمفهم بهتر س برای بیولوژیک دانش ایجاد در هاداده پایگاه و

 طراحی اییانهرا یابزارها توسعه از منظور .ایرانیان( بیوانفورماتیک)پرتا   یکدیگرند مکمل
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 حوزه بررسی .باشدیم مولکولی یعملکردها و ، ساختارهاهایتوال وتحلیلیهتجز جهت ییافزارهانرم

 ژن کردن پیدا ،2موتیف و الگو کشف توالی، داده پایگاه جستجو کردن ،3توالی یترازهم شامل هایتوال

 بررسی شامل ساختاری هایی. بررسباشدیم ژنوم مقایسه و تکاملی ارتباطات پروموتر، بازسازی و

 هاییبررس .باشدیم هاآن ساختار بینییشپ و یبندمقایسه، طبقه و پروتئین و نوکلئیک اسید ساختار

 سلولی موقعیت بینییش(، پPPI) 3پروتئین -پروتئین کنشیانم بینییشپ ژن، بیان شامل عملکردی

هدف ایرانیان(.  بیوانفورماتیکباشد )پرتا  یم سازییهشب و متابولیکی یرهایمس بازسازی پروتئین،

یک سلو  یا یک موجود زنده،  یهاDNAنهایی بیوانفورماتیک این است که با در دست داشتن توالی 

 کند. بینییشآن را پ یتمام خصوصیات و رفتارها

مهندسی ژنتیک، داروسازی و  یهازیستی، روش کار پژوهش یهاتحلیل کلان داده یابزارها

جدید بیوانفورماتیکی امکانات جدید و بسیار قوی را  هاییاند. فناوررا دگرگون کرده شناسییستز

فراهم ساخته است؛ مثل بررسی همزمان میزان فعالیت هزاران ژن در سلو ، تحلیل نحوه تعامل تعداد 

 یریکارگواحد. این مسائل با بهدرآن یافتهزیادی پروتئین و تحلیل خصوصیات هزاران سلو  جهش

اند. دانش مربوط به این ببش تحت عنوان حل شده یندو کلاسترب آماری پیشرفته یهاروش

مهم در این  یاست. از دستاوردها تحقیقاتی در بیوانفورماتیک های فعا ینهزم از 4ژنومیکس کارکردی

پروتئینی  یهاها در سلو  بدون نیاز به تحلیل دادهنقش و کارکرد ژن بینییشبه پ توانیزمینه م

تنظیمی در یک  یندهایتنظیم کنندة ژنتیکی و فهم فرآ یهاشبکهاشاره کرد. در حا  حاار درک 

. ازآنجاکه درک شهودی رفتار باشدیمحاسباتی م شناسییستسلو  در سطح ژنی، یک هدف مهم در ز

ها، این شبکه اییانهرا یسازو مد  سازییهتنظیمی مشکل است، استفاده از شب هاییستمس

ژنی فراهم  یرهایژنی، اطلاعاتی در مورد مس کنندهیمتنظ یهااست. شناسایی شبکه اجتنابیرقابلغ

مولکولی داشته باشند که از آن  شناسییستزیادی در ز یکاربردها توانندی. این اطلاعات مکندیم

                                                           
1- Sequence alignment  

2- Motif 

3- Protein-Protein Interaction 

4- Functional genomics 
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کاندیدا و  یهاهم بیان، کشف ژن یهامتابولیکی، شناسایی ژن یرهایبه شناسایی مس توانیجمله م

 ایرانیان(. بیوانفورماتیک)پرتا   اشاره کرد غیره

 2ریزآرایه تکنولوژی، EST3 هاییتوال وتحلیلیهتجز و تولید کارکردی نظیر ژنومیکس یهاروش

 یهاشبکه در درگیر ژنی یهارونوشت مطالعه و بیان بررسی شناسایی، امکان RNA یابییو توال

 (.3332 ،طباطبایی و سید نیاینشاه) اندآورده فراهم را و متابولیکی تنظیمی

 ریزآرایه -3-5

طور بیان هزاران ژن را به یریزآرایه تکنولوژی مولکولی قدرتمندی است که امکان مطالعه

 دهدیو تصویر دقیقی از بیان ژن در سلو  یا نمونه در زمان مطالعه به ما م کندیهمزمان فراهم م

که هر  باشدیها میا پروب کوچک یهامنظم از لکه یامجموعهریزآرایه  (.2113، سو و همکارانرو)

از  یاکه روی صفحه باشدینوکلئیک و نمایانگر ژن موردنظر م یدهایحاوی نوع خاصی از اس 3لکه

، تشریح ریزآرایهتجربی  یهاژنی از داده یهاشبکه یسازمد  .شودیجنس نایلون یا شیشه گذاشته م

دسترسی  حا ین اا ب ایرانیان(. بیوانفورماتیککند )پرتا  یتر ممولکولی را سادهاعما  سلولی در سطح 

ها و همچنین منظور شناسایی دقیق اختلافات در بیان ژنهای تحلیلی و آماری قدرتمند بهبه روش

امری اروری و  هایزآرایهپیشرفته جهت تحلیل نتایج حاصل از ر یافزارهاها و نرمحضور روش

هایی روشروش ریزآرایه در مقایسه با (. با این وجود 2114کلارک و همکاران، ت )اس یزبرانگچالش

ژن با اختصاصیت و سرعت  یشتریت امکان بررسی و مطالعه تعداد بلانورترن و سادرن ب همچون

 (.2113نانینی و همکاران، سازد )فراهم میبامتر را  یسازدورگه

 

 

                                                           
1- Expressed sequence tag 

2- Microarray 

3- Spot 
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 (ESTدار )برچسب شدهیانب هاییتوال -3-6

ESTکوتاه  هاییها توالcDNA یهاهمسانه 3'یا  5'انتهای یابی یتوال یلهوسبه که هستند 

cDNA در شوندیم حاصل یابییتوال یهااز روش استفاده با که قطعاتی چنین طو . شوندیایجاد م 

مکمل  شده یسازهمسانه DNAقطعات  این اینکه به توجه با است. نوکلئوتید 511تا  211حدود 

mRNA  هستند، لذاEST قطعات این مشبصات دانست. شده بیان یهااز ژن ببشی توانیم راها 

 شودیم ثبت اطلاعاتی یهادر بانک mRNAمعکوس  مکمل یا cDNA/mRNAتوالی  عنوانبه

 .(3332 ،طباطبایی و سید نیاینشاه)

 آن، ساختار و تعیین ژن شناسایی تسهیل سبب تواندیم EST هاییتوال وتحلیلیهتجز

 پروتئوم شود. و ترانسکریپتوم بررسی همچنین و (SNPsنوکلئوتیدی )تک هاییچندشکل شناسایی

 است ممکن ESTتوالی  است. تلاش بسیاری نیازمند EST هاییتوال اساس بر فعا  یهاژن کشف

 ناقل هاییتوال از ببشی و آداپتورقطعات  همچون زائد و تکراری هاییتوال ساده، قطعات حاوی

 EST یهامجموعه داده ینتر. بزرگدشون مشبص وتحلیلیهتجز از بایستی قبل که باشد شده استفاده

 .(3332 ،طباطبایی و سید نیاین( قرار دارد )شاهNCBIامریکا ) بیوتکنولوژی اطلاعات ملی مرکز در
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 هاآنیانی آرابیدوپسیس و برنج و مقایسه بهمی اطلاعاتی هابانکدر این فصل ابتدا به معرفی 

پردازیم. در پایان نیز یمیانی بهمدر مطالعات  هاالمنتبا یکدیگر و سپس به ارورت آنالیز سیس 

 یانی انجام شده در گیاهان خواهیم داشت.بهممروری بر برخی از مطالعات 

 یانبهای همژن -2-3

ها است. در حقیقت، آنالیز بینی عملکرد ژنابزار قدرتمندی برای پیش 3یانبهم یهاآنالیز ژن

 ظر ما الگوی بیان مشابهی دارند.با ژن موردن ییهاکه چه ژن دهدیبه این سؤا  پاسخ م یانیبهم

شوند و بنابراین اطلاعات صورت هماهنگ بیان میهای دخیل در مسیرهای زیستی مرتبط اغلب بهژن

که  ییها(. ژن3338ایسن و همکاران، باشد )زیستی می یندهایها کلیدی برای فهم فرآآن یانیبهم

نقش داشته باشند. اطلاعات  2زیستی ژن مورد بررسی یندهایبامیی دارند ممکن است در فرآ یانیبهم

 یها، بررسی تنظیم بیان ژن و برهمکنش3گیری ژنیهای آزمایشی مانند هدفها در روشژن یانیبهم

 (.2117رود )شوماخر و پانچنکو، ی( به کار مPPIپروتئین ) -پروتئین

 ریزآرایهبر اساس  Arabidopsis thalianaاطلاعات زیادی را برای  AtGenExpressشرکت 

، GEO ،NASC Arrayاطلاعاتی مبتلفی مانند  یهابانک تولید کرده است. ATH1آفیمتریکس 

Express Array و Genevestigator یانیب. آنالیز همدهندیها را در دسترس عموم قرار ماطلاعات ژن 

را که در آن سطوح بیان ژن در شرایط شاهد و تیمار شده  ریزآرایه شاتببش اعظمی از آزمای تواندیم

اند را مورد بررسی قرار دهد. در آنالیز ها مشبص شدهاند و تغییرات سطوح بیان ژنشده یریگاندازه

تا  گیردیبه دست آمده از آزمایشات مبتلف مورد استفاده قرار م یهابیان ژن یریگ، اندازهیانیبهم

محدود شدن به افزایش  یجاراهم شود به این مفهوم که الگوهای بیان مشابه بهقدرت آماری بهتری ف

مبتلف  یمارهایصورت افزایش یا کاهش بیان در سراسر تبه توانندییا کاهش بیان تحت یک تیمار م

ها بیان ژن که در آن ییهااین است که نمونه یانبهم یهامشبص شوند. جنبه مهم دیگر آنالیز ژن
                                                           
1- Co-expression genes 

2- Query gene 

3- Gene targeting 
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ها بیان باشد که در آن ییهایک خط مبنا برای سایر نمونه تواندیم کندیژن معین تغییر نمبرای یک 

 (.2113یوساد  و همکاران، ) کندیژن برای آن ژن تغییر م

 یانبهای هماطلاعاتی ژن یهابانک -2-2

ها را در ژن یانیبهای اطلاعاتی امکان محاسبه امتیازات همموجود در بانک ریزآرایههای داده

های گیاهی برای تعدادی از گونه یانیب. چندین بانک اطلاعاتی همکندیها میسر مبسیاری از نمونه

یانی بهم اطلاعاتی یهابانک اند. ازجملهمد  مانند آرابیدوپسیس، صنوبر، جو و برنج ایجاد شده

، ACT ،ASIDB ،ATTED-II ،CSB.DB ،CressExpress ،GeneCATبه  توانیم آرابیدوپسیس

BAR  وPED  .اطلاعاتی یهابانکاشاره نمود GeneCAT  وBAR یانی جو و بهم اطلاعاتیب ترتبه

به  توانیمیانی اختصاصی برنج بهم اطلاعاتی یهابانک ازجملهدهند. یمصنوبر را نیز ارائه 

RiceFREND ،OryzaExpress  وROAD  .اطلاعاتی یهابانکاشاره نمود PLANEX و PlaNet 

. (3-2دهند )جدو  یمیانی چندین گونه گیاهی از جمله آرابیدوپسیس و برنج را ارائه بهم اطلاعات

تمرکز  یانیبهم یهامستقیماً روی روابط ژن با ژن با استفاده از سنجش های اطلاعاتیبانکاین 

 (.2113یوساد  و همکاران، ) کنندیم
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 یانی ژن در گیاهانبهمی اطلاعاتی آنالیز هابانک -3-2جدو  

 منبع ریزآرایه گونه آدرس بانک اطلاعاتی
مستقل از 

 شرایط

وابسته به 

 شرایط

سنجش 

 بیانیهم
 بندیخوشه

ACT http://www.arabidopsis.leeds.ac.uk/act/ آرابیدوپسیس NASCArrays ندارد دارد 
PCC,           

P value,       

E value 

Clique Finder 

ASIDB http://asidb.com آرابیدوپسیس AtGenExpress دارد ندارد 
Graph 

theory-based 

score 

 ندارد

ATTED-II http://atted.jp آرابیدوپسیس TAIR دارد دارد Mutual rank, 

PCC 

Network Drawer، 

 سلسله مراتبی

BAR 

Expression 

Angler 

http://BAR.utoronto.ca آرابیدوپسیس و صنوبر NASCArrays, BAR 

AtGenExpress, BAR 
 سلسله مراتبی PCC دارد دارد

CressExpress http://www.cressexpress.org آرابیدوپسیس NASCArrays ندارد دارد , slope,       2r

 P value 
Cytoscape 

CSB.DB http://csbdb.mpimpgolm.mpg.de آرابیدوپسیس NASCArrays دارد دارد PCC, SCC,   

 P value 

Network Drawer 

(requires Java) 

GeneCAT http://genecat.mpg.de آرابیدوپسیس و جو TAIR, Barley Base ندارد دارد PCC,     

Mutual score 

Network Drawer ،

 سلسله مراتبی
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 یانی ژن در گیاهانبهمی اطلاعاتی آنالیز هابانک -3-2جدو  ادامه 
 

 منبع ریزآرایه گونه آدرس بانک اطلاعاتی
مستقل از 

 شرایط

وابسته به 

 شرایط

سنجش 

 بیانیهم
 بندیخوشه

PED http://bioweb.ucr.edu/PED آرابیدوپسیس AtGenExpress, GEO ندارد دارد PCC, SCC سلسله مراتبی 

RiceFREND http://ricefrend.dna.affrc.go.jp/ برنج Agilent Microarray ندارد دارد Mutual rank, 

PCC 

     سلسله مراتبی

(HyperTree ،

Cytoscape و 
Graphviz) 

ROAD http://www.ricearray.org برنج 
Affymetrix, 

Agilent 22K & 44K, 

BGI/Yale, 

NSF 20K & 45K 

 PCC Cytoscape دارد دارد

PLANEX http://planex.plantbioinformatics.org/ 
سویا،  آرابیدوپسیس،

 ...، ذرتجو، برنج، گندم
Affymetrix ندارد دارد PCC; r-value Cytoscape 

PlaNet 

(RiceNet) 
http://aranet.mpimp-golm.mpg.de/ برنج Affymetrix ندارد دارد PCC ندارد 

OryzaExpress http://bioinf.mind.meiji.ac.jp/ برنج Affymetrix ندارد دارد Mutual rank, 

PCC 
 ندارد
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 بیانیهم مطالعات در هاالمنت سیس آنالیز ارورت -2-3

است که یک  ییهامولکولی، یافتن چگونگی ارتباط بین ژن شناسییستیکی از مسائل مهم در ز

. آزمایشات تجربی (2113ینها و تمپا، سشوند )یو یا با یکدیگر بیان م دهندیفعالیت معین را انجام م

، یک یبردارکه برای شروع فرآیند نسبهها نشان داده است بر روی ناحیه پروموتر تعدادی از ژن

 یهاکوتاهی در ناحیه پروموتر ژن هاییبه توال شودیپروتئین خاص که عامل رونویسی نامیده م

. شودیعامل رونویسی گفته م 3کوتاه مکان اتصا  هایی. به هرکدام از این توالخوردیپیوند م شدهیانب

شوند یستند که اغلب موتیف یا سیس المنت نامیده ماتصا  دارای الگوی مشترکی ه یهااین مکان

 .(2113ینها و تمپا، س)

که در  باشدیدهنده مو عناصر پاسخ DNAاختصاصی  هاییناحیه پروموتر دارای توال

عمل  کنندیناحیه کد کننده پروتئین ژن را تسهیل ماز پروتئینی که رونویسی  یفاکتورها یریکارگبه

به طو   DNAتوالی کوتاه اختصاصی  هاییفها موتالمنت سیس. (2131اران، کند )ابراهیم و همکیم

توان خارج از محیط ، میهایفشناخت کارکرد موت با (.2117رانی، جفت باز هستند ) 5-25 یباً تقر

های مبتلفی برای تجزیه ها پرداخت. در حا  حاار برنامهآزمایشی تا حدودی به بررسی پاسخ ژن

 یاموجود بر روی توالی موردنظر را که ممکن است نشانه هاییفوجود دارد که انواع موت اندازتوالی راه

 ترتیبینا(. به2112لسکت و همکاران، کنند )از وجود یک پروتئین تنظیمی متقابل باشند را ارائه می

ها ه آنرود که همدارای یک موتیف خاص باشند، انتظار می یهای موردبررساز ژن یاچنانچه مجموعه

های توان گفت، مجموعه ژنمی کهیطورپاسخ مشابهی بر اساس خاصیت آن موتیف داشته باشند، به

)لسکت و  هستند 2یمتنظدارای موتیف مشترک، عامل تنظیمی مشترکی داشته و اصطلاحاً هم

 (.2116؛ پرکو و همکاران، 2112ان، همکار

                                                           
1- Binding site 

2- Co-regulation 
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عملکرد  بینییشکه برای تنظیم رونویسی و پ دهندینشان م هایالگوهایی را در توال هایفموت

را در پروموتر  هایفیا تکرار بامی موت هایف. اکثر مطالعات، حفاظت توالی موتباشدیپروتئین مهم م

اند. برخی از مطالعات، ترکیبی از ها مورد استفاده قرار دادههم بیان برای کشف سیس المنت یهاژن

در  هایفتکرار بامی موتروش . هر دو برندیکار مبه هایفبی موتهر دو روش را برای کشف و ارزیا

تنظیمی بین چهار گونه  یهابرای کشف سیس المنت هایفنواحی ژنومی خاص و حفاظت توالی موت

. شناسایی (2116)هابرر و همکاران،  کار رفته استبه (Saccharomyces cerevisiae)مبمر 

ها در فرآیندهای بیولوژیکی یکسانی نقش معنی نیست که این ژنمشترک لزوماً به این  هاییفموت

را برای شناسایی  هایابیفنویزی هستند که کار موت ریزآرایههای بیان ژن دارند. علاوه بر این، داده

مشابه حاصل  3بیان ژن ی. اعتقاد بر این است که الگوهاکندیالگوهای مناسب زیستی مشکل م

به هستند. درواقع، این فرایه به عنوان مبنایی برای کشف شبکه تنظیمی تنظیمی مشا هاییسممکان

بنابراین، تشبیص روابط عملکردی و شناسایی  .رودیکار مبه ریزآرایهبیان ژن  هاییشاز آزما

 (.2131همکاران، مارتیانو و ) اهمیت زیادی دارد یانبهم یهاتنظیمی در ژن هاییفموت

واسطه حفاظتشان بین دو یا چند ژن ارتولوگ ها را بهسیس المنت 2اییسهژنومیکس مقا

ارتولوگ روش تنظیمی مشترکی دارند که در حفاظت  یهاکند. فرض بر این است که ژنمشبص می

 یانیبهای اتصا  عوامل رونویسی بازتاب یافته است. علاوه بر حفاظت توالی از اطلاعات هماز جایگاه

در شرایط و  یانبهای هم. آنالیز ژنشودیها استفاده مکشف سیس المنت داخل یک گونه نیز برای

 .باشدیتنظیمی مشترک بسیار باارزش م یهامبتلف به کمک سیس المنت یهاحالت

 

 

 

                                                           
1- Gene expression profiles 

2- Comparative genomics 
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 ها در گیاهانبیانی ژنمروری بر مطالعات هم -2-4

های مسیر القا اما پیرامون ژن شده است انجام گیاهاندر بیانی زیادی مطالعات همتاکنون 

مطالعات در زیر به مرور جدیدترین بیانی انجام نشده است. مطالعات همزایی میکروسپور هیچ جنین

 پردازیم.بیانی در گیاهان میهم

( را برای At4g18170) AtWRKY28و  AtbHLH17 (At2g46510)ی هاژن همکاران وا بابیت

 یانبمبتلف تنش غیر زیستی در آرابیدوپسیس همتحت شرایط  عوامل رونویسیارزیابی اثر توأم 

تعداد  منجر به افزایش بیان تواندیم عامل رونویسیدو یا چند  یانیبهمها گزارش کردند که آن کردند.

 (.2133، و تحمل گیاهان به تنش را افزایش دهد )بابیتا و همکارانهدف گردد  یهابیشتری از ژن

ها را رونویسی درون این ماژو عوامل و مرکزیت  یانبهم هایهای ژنماژو  و همکاران دانس

ها نشان اند. آنتا پیری بررسی کرده زاییینبافت و مرحله نموی ذرت از جن 51در ترنسکریپتوم 

بیولوژیکی مربوطه مرتبط هستند و  یندهایها و فرآها شدیداً با انواع بافتاند که این ماژو داده

 (.2133دارند )دانس و همکاران،  تنظیمی مشترکی هاییفموت

 353ترانسکریپتومی گرداوری شده تحت  یهاداده یانیببر اساس آنالیز هم و همکاران وانگ

جدید مربوط به سنتز دیواره سلولی گیاهان را در  یها، ژنیبندشرایط و با استفاده از تکنیک خوشه

تنظیمی  هاییفهر ماژو ، موت یانبهم یهاژن، برای ینابر  علاوهاند. آرابیدوپسیس شناسایی کرده

 یانبهر ماژو  هم یهااند که دلیل قاطعی برای این مواوع است که ژنشناسایی کردهرا پروموترها 

 (.2132وانگ و همکاران، هستند )تنظیم رونویسی هماهنگی دارند( ) یمتنظازنظر رونویسی هم

ها در ترنسکریپتوم بذور در حا  نمو ژن یانیبهمبا استفاده از آنالیز  وسلاکو  پنگ

 تنظیمی در نواحی پروموتر یهاسیس المنتو شناسایی  آرابیدوپسیس از مرحله کروی تا جنین بالغ

و توسط  باشندیدخیل در تجمع ذخایر بذر متفاوت م یهاالگوی بیان ژنکه  انددادهنشان  ،هاژناین 

 .(2133)پنگ و وسلاک، شوند یرونویسی مبتلفی تنظیم م یفاکتورها
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و  GO3سازی یغنی، آنالیز بندخوشهی هاروشبا استفاده از ادغام  و همکاران وندپوئل

 DOFیک فاکتور رونویسی ) OBP1را برای فاکتور رونویسی  یانیبهم یهاشبکه، سازی موتیفیغن

 بینییشتنظیمی آن را پ یهاالمنت و سیس طراحیدر آرابیدوپسیس ( دخیل در شروع چرخه سلولی

 .(2113)وندپوئل و همکاران،  اندکرده

کاندید در  یهاژن اییسهو ژنومیکس مقا یانببا استفاده از آنالیز شبکه هم و همکاران یانگ

 هاییژگیاند و برای تعیین وبیوسنتز دیواره سلولی را در آرابیدوپسیس و صنوبر شناسایی کرده

و تعیین خانواده ژنی  GO نویسییهالگوی بیان اختصاصی بافت، حاش عملکردی هر کلاستر ژنی از

 (.2133و همکاران،  اند )یانگاستفاده کرده

های القاشده با سرما و پروموتردر  هگزامری هاییتمام توال (2132و همکاران ) مارویاما

این شده در حفاظت هاییاند و فراوانی توالآرابیدوپسیس، برنج و سویا بررسی کردهرا در  ییزداآب

بسیزیک آدهنده به اسید ای عنصر پاسختوالی هستهکه  انددادهنشان  هااند. آنها را نشان دادهپروموتر

(ABREدر پروموتر )که دارد  ی بامییشدگهر سه گونه حفاظتدر  ییزداهای القاشده با آب

با  مشابه این سه گونه دریی زداده با آبالقاش یهادهنده این است که تنظیم رونویسی برای ژننشان

های پروموتر درشده هگزامری حفاظت هایی. در مقابل، توالباشدیم ABREمسیر رونویسی وابسته به 

تنظیمی  یرهایمس این است کهدهنده که نشان باشندیالقاشده با سرما در این سه گونه متنوع م

 (.2132)مارویاما و همکاران،  باشدیممتفاوت ها ن گونهالقاشده با سرما در ای یهارونویسی برای ژن

 

 

 

 

                                                           
1- Gene ontology enrichment analysis 
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 هامواد و روش
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 میکروسپور در آرابیدوپسیس و برنج زایییندخیل در جن یهاشناسایی ژن -3-3

( .Triticum aestivum L( و گندم ).Brassica napus L(، کلزا ).Hordeum vulgare Lجو )

میکروسپور از اهمیت  زاییینبه دلیل راندمان باززایی بام به عنوان گیاهان مد  در تحقیقات جن

انتباب جو از مقامت میکروسپور  زایییندخیل در جن یهاژن در این تحقیق، زیادی برخوردارند.

استبراج  ((/NCBI http://www.ncbi.nlm.nih.govاز سایت ها ژنتوالی نوکلئوتیدی این شدند. 

همولوگ آن در آرابیدوپسیس و برنج استفاده شد.  یهاگردید و به عنوان الگویی برای شناسایی ژن

 BLASTNآنلاین  افزارنرمبا استفاده از  یبهمولوگ در آرابیدوپسیس و برنج به ترت یهاشناسایی ژن

 MSU Rice Genome Annotationو  TAIR (http://www.arabidopsis.org)پایگاه داده 

(http://rice.plantbiology.msu.edu/) دوگانه را  یفیردهم امتیازکه بامترین  ییهاصورت گرفت و ژن

همولوگ انتباب  یهاعنوان ژن( داشتند بهجومیکروسپور  زایییندخیل در جن یهابا ژن الگو )ژن

 شدند.

 همولوگ در آرابیدوپسیس و برنج یهابا ژن یانبهم یهاشناسایی ژن -3-2

همولوگ در آرابیدوپسیس و برنج به ترتیب از  یهابا ژن یانبهم یهابه منظور پیدا کردن ژن

RiceFREND (http://ricefrend.dna.affrc.go.jp )و  ATTED-II (http://atted.jp)بانک اطلاعاتی 

 استفاده شد. 

بیان ژن به  هاییلاز پروفا یامجموعه ها مزم هستند:ژن یانیبسه مؤلفه برای انجام آنالیز هم

روشی برای محاسبه و تعیین درجه ، مبتلف یا شرایط آزمایشی مبتلف یهادست آمده از نمونه

 .از لحاظ آماری داریمعن یانبهم یابزاری برای نمایش و آنالیز الگوهاو  شباهت الگوی بیان دارییمعن

که همبستگی  ییهاو ژنجستجو شدند  وابسته به شرایطهای تدیتاسدر  یانبهای همژن

 3در کلاستر  شوندیکه به طور مستقیم به ژن اصلی متصل م ییهاداشتند انتباب شدند. ژن ترییقو
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به  3کلاستر  یهابه ژن اصلی دارند و یا به واسطه ژن یرمستقیمیکه اتصا  غ ییهاو ژن گیرندیقرار م

طور هایی که به. ما فرض نمودیم که ژنگیرندیقرار م 2در کلاستر  شوندیژن اصلی متصل م

متصل هستند باید دارای عامل مشترکی با ژن  یانبهای همغیرمستقیم به ژن اصلی در شبکه ژن

ها را در یک کلاستر کرده است. بر اساس این فرایه، این ژن یانبها را هماصلی باشند که این ژن

در  مورد بررسی قرار گرفت. 2کلاستر  یها( قرار دادیم. در این تحقیق فقط ژن2تر جداگانه )کلاس

 پردازیم.ها میمؤلفهادامه به شرح هر یک از این 

 انتباب شرایط آزمایشی -3-2-3

دو ژن برای ارزیابی چگونگی شباهت الگوی بیان دو ژن در پاسخ به شرایط  یانیبرتبه هم

وجود  وابسته به شرایطو  ها، دو روش مستقل از شرایطبررسی رابطه ژن. برای باشدیانتباب شده م

 (.2113دارد )یوساد  و همکاران، 

 مستقل از شرایط -3-2-3-3

ها نسبت به ژن مورد نظر برای تمام شرایط ژن یانیبهم یهارتبه، مستقل از شرایطروش  در

ز نوع بافت و شرایط آزمایشی نشان . این روش روابط ژن با ژن را صرفنظر اشودیممکن محاسبه م

. اکثر باشدیمورد نظر و روابط کلی ژن با ژن مناسب م یهاو بنابراین برای بررسی اولیه ژن دهدیم

، ACT ،ATTED-II ،BAR Expression Anglerآرابیدوپسیس از قبیل  یانیباطلاعاتی هم یهابانک

CressExpress ،CSB.DB ،GeneCAT  وPED  برنج مانند  یانیباطلاعاتی هم یهابانکو

RiceFREND ،OryzaExpress  وROAD مستقل از  یهارا از مجموعه داده یانیبهم یهارتبه

 (.2113یوساد  و همکاران، ) کنندیم شرایط ارائه

 وابسته به شرایط -3-2-3-2
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ها نسبت به ژن مورد نظر برای شرایط خاص از ژن یانیبهم یهارتبه ،وابسته به شرایط در روش

ها، نور و مراحل نموی غیر زیستی، هورمونو یا  زیستی یهاها، تنشمانند بافت شدهیفپیش تعر

 ASIDB ،BARآرابیدوپسیس از قبیل  یانباطلاعاتی هم یهابانک از . برخیشودیمحاسبه م

Expression Angler، ATTED-II، CressExpress  وCSB.DB را از مجموعه  یانیبهم یهارتبه

بسته به نوع شرایط انتبابی  یانیبهم یهارتبه کهیی. از آنجاکنندیوابسته به شرایط ارائه م یهاداده

 را براساس شرایط انتبابی مورد بحث بیشتری قرار دهند هاروابط ژن توانندی، کاربران مکنندیتغییر م

 (.2113یوساد  و همکاران، )

زایی میکروسپور ینجنی مسیر القا هاژنی بررسی شده در این تحقیق، هاژنبا توجه به اینکه 

در طی تنش اسمزی مانیتو  و در جنین بیان  هاژنتر نیز گفتیم این یشپکه  طورهمانباشند و یم

ه شد و آنالیز استفاد هابررسی رابطه ژنبرای  وابسته به شرایطشوند بنابراین در این تحقیق از روش یم

قادر  RiceFRENDاطلاعاتی یرزیستی انجام شد و چون بانک غهای بافت و تنش یتاستدیانی در بهم

برای تائید  Genevestigatorافزار باشد، از نرمهای وابسته به شرایط برای برنج نمیدیتاستئه ابه ار

 ها در جنین استفاده کردیم.بیان ژن

 هاژنیانی بهمسنجش  -3-2-2

کند های بیان ژن را مشبص میانتباب یک معیار متریک شباهت که روابط بین پروفایل

بیان از ترکیب روش های هماطلاعاتی ژن یهابانک است.یانی بهمآنالیز  نبستین تصمیم مهم در

های دارای الگوهای بیان مشابه استفاده هایی از ژنبندی و سنجش آماری برای یافتن گروهخوشه

ها الگوی بیان ژن معناداریبرای ارزیابی شباهت و  یانیبهم یریگاندازه مهم شاخصدو  ند.کنمی

. (2113یوساد  و همکاران، ) (MR) 3رتبه متقابل ( وPCCاریب همبستگی پیرسون ): وجود دارد

اش بیشترین متریک شباهت اجرا و تناسب ساده یلدل( بهPCCاریب همبستگی پیرسون )

                                                           
1- Mutual Rank 
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 مقدار و جهت پیرسون شاخصی است ریاای که اریب همبستگی. باشدبرای این کار میشده استفاده

. رودیکار مبه یرهدو یا چندمتغ هاییعدرمورد توز کند ویبین دو یا چند متغیر را توصیف م یرابطه

صورت باشد در آن 3. اگر اریب همبستگی مساوی باشدیم 3و  -3اریب همبستگی همیشه بین 

باشد یعنی اریب زاویه ط بر روی یک خط راست قرار دارند و همبستگی، مثبت و کامل میتمامی نقا

باشد در این حالت تمامی نقاط روی خط  -3)شیب( خط مثبت است. اگر اریب همبستگی مساوی 

مستقیم قرار دارند ولی اریب زاویه خط منفی است و چنانچه اریب همبستگی مساوی صفر باشد 

 صورت زیر است:. فرمو  اریب همبستگی پیرسون بهیرهاستمبستگی میان متغنشانه عدم وجود ه

𝑃𝐶𝐶 =
∑(𝑥𝑖 − 𝑥̅) (𝑦𝑖 − 𝑦̅)

√∑(𝑥𝑖 − 𝑥̅)2 × √∑(𝑦𝑖 − 𝑦̅)2
 

مرتبط از نظر عملکردی ارایب  یانبهم یهاکه بسیاری از جفت ژن دهدیمطالعات نشان م

مهم دارای اریب  یانبهم یهاهمبستگی پیرسون کمی دارند. برای اجتناب از حذف جفت ژن

( ارائه شده MR) لها به نام رتبه متقابژن یانیبجدیدی از هم یریگهمبستگی پیرسون کم، اندازه

را محاسبه  Aبه ژن  Cو ژن  Cبه ژن  Aاست که به صورت میانگین هندسی رتبه همبستگی ژن 

رتبه فرمو  (. 2113ابایاشی و همکاران، بیشتر است ) یانیبدهنده قدرت همکمتر نشان MR. کندیم

 صورت زیر است:به( MR) متقابل

𝑀𝑅(𝐴, 𝐶) = √𝑅𝑎𝑛𝑘(𝐴 → 𝐶) × 𝑅𝑎𝑛𝑘(𝐶 → 𝐴) 

، در این مهم یانبهم یهاجفت ژندر حفظ  اریب همبستگی پیرسونبا توجه به محدودیت 

در آرابیدوپسیس بانک استفاده شد.  هاژن یانیبهمیری گاندازه( برای MR) رتبه متقابلتحقیق از 

 MRاز شاخص  OryzaExpressو  RiceFRENDاطلاعاتی  یهاو در برنج بانک ATTED-IIاطلاعاتی 

 .کنندیها استفاده مژن یانیبو مقایسه قدرت هم یریگبرای اندازه
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 یانبهم یهاژنشبکه  نمایش -3-2-3

 ATTED-IIبانک اطلاعاتی در  یانبهم یهاژنشبکه  نمایش -3-2-3-3

تواند به طرز موثری در توصیف می زیستیشباهت بیان ژن در طیف وسیعی از شرایط 

اطلاعات بیان ژن را فراهم ریزآرایه آزمایشات  خصوصیات عملکرد ژن مورد استفاده قرار بگیرد.

های اطلاعاتی شوند. با استفاده از این منابع، بانکمتعددی ذخیره می هاییگاهکنند که در پامی

ای خصوصاً در تحقیقات آرابیدوپسیس مورد اند و به طور گستردهمتعددی ساخته شده یانیبهم

آرابیدوپسیس است که برای  یانیبهای اطلاعاتی همیکی از بانک ATTED-IIاستفاده هستند. 

حاوی  ATTED-II(. 2113ابایاشی و همکاران، ها ایجاد شده است )ن ژنشناسایی روابط عملکردی بی

صفحه لوکوس حاوی باشد؛ یم ها و گروه عملکردی، سیس المنتیانبهای هم، ژنسصفحه لوکو 4

آرابیدوپسیس را  هایینکد کننده پروتئ ی ژنیهامکان یکه تمام باشدیها ماطلاعاتی در مورد لوکوس

 یها. برای هر لوکوس ژندهدیتحت پوشش قرار مرا اند مشبص شده TAIRکه توسط سایت 

صورت یک دارند در صفحه لوکوس به ترییکه همبستگی قو ییهاو ژن شوندیمحاسبه م یانبهم

 Network Drawerیان توسط ابزار بهم یهاژنرسم شبکه  (.3-3)شکل  شوندیشبکه نمایش داده م

وجود دارد.  یانیبهم یهاژن ها نیزکه برای هر کدام از این ژن یانبهم یهاصفحه ژنگیرد. صورت می

و  باشدیژن( نسبت به صفحه لوکوس م 311-2111بیشتری ) یانبهم یهااین صفحه حاوی ژن

صفحه سیس المنت اطلاعاتی را برای هر کدام از سیس  .دهدیانجام م MRآزمون آماری را براساس 

با سیس  ATTED-IIهپتامر پایگاه  یها. سیس المنتدهدیارائه م شدهبینییشهپتامر پ یهاالمنت

واژه  3483صفحه گروه عملکردی با استفاده از و  مطابقت دارد PLACEبانک اطلاعاتی  یهاالمنت

GO3 ،KEGG،AraCyc  وView-KaPPA  ها ایجاد شده است عملکردی ژن یهااز گروه یکبرای هر

 (.2117 ابایاشی و همکاران،)

                                                           
1- Gene ontology term 
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. در این شبکه، بیضی زرد رنگ ATTED-IIتوسط بانک اطلاعاتی  یانبهم یهااز رسم شبکه ژن یانمونه -3-3شکل 

 .باشندیژن اصلی م یانبهم یهاطوسی رنگ ژن هاییضیژن اصلی بوده و ب

 

 RiceFRENDبانک اطلاعاتی در  یانبهم یهاژنشبکه  نمایش -3-2-3-2

 رودیکار مبا الگوی بیان مشابه در برنج به یهابرای شناسایی ژن RiceFRENDبانک اطلاعاتی 

های تنظیمی ژن براساس شباهت بیان ها و شبکهعملکرد ژن تریقبینی دقو پایگاهی را برای پیش

 RiceFRENDبانک اطلاعاتی در  MSU ID3با ثبت  یانبهم یهاکند. جستجوی ژنها فراهم میژن

ن، ، شرح ژRAP ID2با اطلاعاتی در مورد  یانبهم یها. سپس یک فهرست جدولی از ژنشودیآغاز م

از  RiceFREND. گرددیمربوط به آن ارائه م یانبهم یهاژن MSU IDفاکتور رونویسی، نماد ژن و 

و براساس شاخص  کندیاستفاده م یانبهم یهابرای رسم شبکه ژن 3سلسله مراتبی یکلاستربند

در  یانبهم یهاو رسم شبکه ژن یرا برای کلاستربند یااز پیش محاسبه شده هایینهگز MRآماری 

 Hyper Tree لبه شک RiceFREND یان دربهم یهارسم شبکه ژن .دهدیاختیار کاربران قرار م

                                                           
1- Michigan State University identifier (MSU ID) 

2- Rice Annotation Project identifier (RAP-ID) 

3- Hierarchy 
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را  یدهاییها کلو سیس المنتژن شناسی هستیی ها. علاوه بر این، برنامه(2-3)شکل  شودیانجام م

 شناسیهستیکند. فراهم می یانبهای همبینی بهتر عملکردهای بیولوژیکی مرتبط با ژنبرای پیش

 تلاشی و مبتلف موجودات ژنی محصومت و هاژن توصیف برای شدهکنتر  لغت مجموعه یک ژن،

 همکاران، و دو) باشدمی مبتلف ایداده هایپایگاه در هاژن محصومت توصیف نمودن هماهنگ برای

 RAP-DBبانک اطلاعاتی  ریزآرایهاز طریق آنالیز  RiceFRENDبیان ژن در  یهاتمام داده. (2115

ساتو و همکاران، ) باشدیمکان ژنی م 27213پروب متناظر با  35761 به دست آمده است که شامل

2133.) 

 

 

، MADS15 یهاشدیداً با ژن MADS14ژن  .Hyper Treeبه شکل  یانبهم یهانمایش گرافیکی شبکه ژن -2-3شکل 

MADS18  وMADS34 (.2133و همکاران، ساتو است ) یانبهم 
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 ها در جنینبررسی میزان بیان ژن -3-2-4

، لذا باید بیان باشدیمیکروسپور م زاییینکاندیدای جن یهابا توجه به اینکه هدف ما کشف ژن

افزار ها در جنین از نرمها در جنین اثبات شود. برای پی بردن به میزان بیان ژناین ژن

Genevestigator (https://www.genevestigator.ethz.ch ).افزار برای بررسی نرم این استفاده شد

 یبه سؤامت یجهو درنت باشدیگیاهی و شرایط محیطی م یهاها در طو  نمو گیاه، اندامالگوی بیان ژن

ن بیا جنینها اختصاصاً در کدام ژن"یا  "شودیدر کدام مرحله رشدی ژن موردنظر ما بیان م"از قبیل 

 یها، هدایت طرحهابیان ژنتائید اختصاصی محل  افزار. هدف اصلی این نرمدهدیپاسخ م "شوندیم

 Genevestigatorافزار نرم (.2114زیمرمان و همکاران، ) باشدیآزمایشی جدید و کشف عملکرد ژن م

را براساس شدت رنگ  هابیان ژنمیزان  افزارنرماین  کند.آنلاین می باشد و در محیط جاوا کار می

 .(3-3شکل ) باشندیدهنده شدت بیان بیشتر متر نشانپررنگ هایو مربعدهد مینشان 

ها در جنین به نمودار شدت بیان ژن Genevestigatorافزار نرمدر این تحقیق، با استفاده از 

از به صورت دستی  شوندیکه در جنین بیان نم ییهاژنسپس رسم شدند و  Heatmapشکل 

های با شدت بیان نسبتاً کمتر ممکن است با توجه به اینکه ژنحذف شدند.  یانبهای هممجموعه ژن

ها یا رویدادهای سلولی مفید باشند و این شدت بیان کمتر نبایستی برای خصوصیات برخی از فعالیت

ایین نیز در های با شدت بیان پها به کار رود بنابراین ژنبدون بررسی قبلی برای حذف این ژن

 .مانندیباقی م یانبهای هممجموعه ژن
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 یها. مربعGenevestigatorافزار با استفاده از نرم Heatmapببشی از نمودار شدت بیان رسم شده به شکل  -3-3شکل 

 .باشندیدهنده شدت بیان بیشتر متر نشانپررنگ

 

 یانبهم یهاژنمجموعه مشترک در  هاییفشناسایی موت -3-2-5

 پروموتری ناحیه در مشترکی تنظیمی عناصر احتمامً  دارند مشابهی بیان الگوی که ییهاژن

 عناصربنابراین، . کنندیها را کنتر  مرونویسی مشترکی آن یو بنابراین مجموعه فاکتورها دارند خود

 .ها هستندتنظیمی ژنمشترک عامل اصلی هم تنظیمی

رونویسی در پروموتور  آغاز نقطه جفت باز بامدست 3111ها، ژن یانیبهم تریمنظور تأیید قوبه

 DB-RAPو  TAIR (http://www.arabidopsis.org)سایت  از آرابیدوپسیس و برنج به ترتیب یهاژن

(http://rapdb.dna.affrc.go.jp/ )افزار نرم از استفاده شد. سپس با دریافتMotif Sampler  بانک

 مشترک مورد آنالیز قرار گرفتند. هاییفموتبرای پیدا کردن  هایاین توال، PlantCARE اطلاعاتی

 (Motif Samplerافزار نرم) PlantCAREبانک اطلاعاتی  -3-2-5-3

PlantCARE (http://bioinformatics.psb.ugent.be/webtools/plantcare/html ) بانک

است. عناصر تنظیمی توسط  2هاو مهارکننده 3هایندهسوساز، افزاهم کنندهیمعناصر تنظاطلاعاتی 

                                                           
1- Enhancers 

2- Repressors 
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. شوندیاختصاصی در پروموترها نشان داده م هاییگاهو جا توافقی هایی، توال3یامرتبه هاییسماتر

در هنگام استفاده  MEDLINEو  EMBL ،GenBank ،TRANSFACاطلاعاتی  یهابانکارتباط با 

اقتباس شده است.  in silicoرونویسی عمدتاً از مقامت و اطلاعات  یها. اطلاعات مکانباشدیفراهم م

رونویسی، سطوح اطمینان شواهد آزمایشی، اطلاعات  یاتصا  فاکتورها یهاعلاوه بر شرح مکان

 .(2112)لسکت و همکاران،  در پروموتر هم وجود دارد هایفعملکردی و موقعیت موت

 یهابرای پیدا کردن عناصر تنظیمی همسوساز مشترک در مجموعه ژن PlantCAREسایت 

کشف موتیف در  Motif Samplerار افزنرمکار . کندیاستفاده م Motif Samplerافزار از نرم یانبهم

. کندیاحتمامتی عمل میک گونه است که براساس قوانین  یانبهم یهاژن DNA هاییبامدست توال

بیش از  هاییفموت که در آن گیردیصورت م Gibbs samplingبا استفاده از روش  هایفموت تشبیص

گیرند یمورد جستجو قرار م یانبهم یهامجموعه ژنکد شونده در بامدست ناحیه  2حد بیان شده

 (.2113؛ تیجس و همکاران، 2112)لسکت و همکاران، 

افزار را برحسب نیاز این نرم یپارامترها، ابتدا باید Motif Samplerافزار برای استفاده از نرم

 هاییاز توال یاثبت مجموعه، الزامی شامل وارد کردن یک ایمیل معتبر یپارامترها خود تنظیم کنیم.

اختیاری شامل  یپارامترها. باشدیو انتباب گیاه مورد نظر م FASTAها در فرمت ژن بامدست

 (.3-3گذار است )جدو   یرها به شدت روی نتایج ما تأثاست که تغییر در آن یرهاییمتغ

یا افزایش متغیر  r: افزایش متغیر شودیجستجو برای بیشتر از یک موتیف به دو روش انجام م

n متغیر .r  تعداد دفعات تکرار الگوریتمGibbs sampling  با تنظیمات پارامتری ثابت در مجموعه

مبتلف جستجو شده در هر بار اجرای الگوریتم  یهافیتعداد موت nاولیه است. متغیر  یهایتوال

Gibbs sampling بهتر است متغیر های بیشتری را شناسایی کنیم است. اگر ببواهیم موتیفn  را کم

مبتلف است. در  یهافیحداکثر همپوشانی مجاز بین موت xرا زیاد در نظر بگیریم. متغیر  rو متغیر 

                                                           
1- Positional matrices 

2- Over-represented 
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 p. متغیر در نظر گرفته باشیم 3را بیشتر از  nکه مقدار را تغییر دهیم  xمقدار  میتوانیمصورتی 

نزدیک به صفر تنظیم شود  pچنانچه متغیر  پیدا کردن یک نمونه موتیف است. 3احتما  پیشین

اختصاصیت کمتری را در را افزایش دهیم  pاختصاصیت موتیف های پیدا شده بیشتر است و هر چقدر 

 را خیلی کم در نظر بگیریم ممکن است هیچ موتیفی پیدا نشود. pموتیف خواهیم داشت. اگر 

 (p) پیدا کردن یک نمونه موتیفاحتما  پیشین ، ( هگزامریwطو  موتیف ) در این تحقیق،

از  یراختصاصیغ هاییفموت. باقی ماند فرضیشپبه صورت  Motif Sampler یو بقیه پارامترها 5/1

 شده برای ادامه آنالیز انتباب شدند.هگزامر کاملاً حفاظت هاییفمجموعه حذف شدند و فقط موت

ها که بسیاری از آن کندیبسیار زیادی را شناسایی م هاییفموت Motif Samplerافزار نرم

بیان معیاری برای هم یهامشترک در بامدست پروموتر مجموعه ژن هاییفاند. وجود موتتفسیر نشده

ها در اند و نقش آنتفسیر شده هایف. تعداد کمی از این موتباشدیها مشباهت الگوی بیان این ژن

 ست.تنظیم بیان ژن اثبات شده ا

 

 .Motif Samplerافزار در نرم تنظیم شده یپارامترها مقادیر -3-3جدو  

 شرح مقدار متغیر متغیر

r 311  تعداد دفعات تکرار الگوریتمGibbs sampling با تنظیمات پارامتری ثابت 

s 3 (1های ورودی )( یا توالی3های ورودی و مکمل معکوس )آنالیز توالی 

w 6 موتیفطو   جفت باز 

n 3 های مبتلف جستجو شده در یک بار اجراتعداد موتیف 

x 3 های مبتلفحداکثر همپوشانی مجاز بین موتیف 

M 2 های یک موتیف در هر توالیحداکثر تعداد نمونه 

p 5/1 احتما  پیشین پیدا کردن یک نمونه موتیف 

 

 

                                                           
1- Prior probability 
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 تنظیمی هاییفتشبیص عملکرد موت -3-2-6

و در نتیجه  کندیموجود در پروموتر را ارائه م هاییففقط توالی موت Motif Samplerافزار نرم

 یهاترین بانکتنظیمی استفاده کرد. مهم هاییفدیگری برای تشبیص عملکرد موت یباید از ابزارها

بوده باشند که هردو اختصاصی گیاه می PLACEو  PlantCARE هایفاطلاعاتی تشبیص عملکرد موت

و  دهدیشده را ارائه مشناخته هاییففقط موت PLACEبانک اطلاعاتی باشند. یمگر و مکمل یکدی

بانک اطلاعاتی . در عوض باشدینم یانبهم یهاجدید در مجموعه ژن هاییفموتقادر به تشبیص 

PlantCARE  جدید را در مجموعه  هاییفموت تواندیشده مشناخته هاییفموتعلاوه بر تشبیص

برای تشبیص عملکرد  PLACEاز بانک اطلاعاتی  در این تحقیق شناسایی کند. یانبهم یهاژن

 .شدتنظیمی استفاده  هاییفموت

 (Signal Scanافزار نرم) PLACEبانک اطلاعاتی  -3-2-6-3

PLACE (http://www.dna.affrc.go.jp/PLACE/بانک اطلاعاتی عناصر تنظ )کنندهیم 

وزارتبانه کشاورزی، جنگلداری و شیلات ژاپن  DNAکه در بانک  باشدیهمسوساز ژنوم گیاهان م

(MAFF3( در موسسه ملی منابع زیست شناسی کشاورزی )NIAR2 و در همکاری با مرکز ذخیره )

 .(3333همکاران، هیگو و ) ( قرار داردDISC3) DNAاطلاعات 

کلید واژه،  وجود دارد: جستجو از طریق PLACEدو روش برای جستجو در بانک اطلاعاتی 

اطلاعات مربوط به سیس  (.3333هیگو و همکاران، ) Signal Scanجستجو از طریق نرم افزار 

به دست آورد.  WAISبا جستجوی کلمات کلیدی از طریق سرویس اطلاعاتی  توانیها را مالمنت

که در  ییهااندامها یا اسم بافت گیاهی، نوع تنش، یهابرای مثا  اسم موتیف، اسم محرک یا هورمون

                                                           
1- Ministry of Agriculture, Forestry and Fisheries, Japan 

2- National Institute of Agrobiological Resources 

3- DNA Information and Stock Center 
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 گیاهی و غیره یها، اسم نویسنده، توالی نوکلئوتیدی موتیف، گونهشودیها ژن مورد نظر ما بیان مآن

 (.3333هیگو و همکاران، )

افزار تنظیمی با استفاده از نرم هاییفبرای پیدا کردن موت توانیناحیه بامدست پروموتر را م

Signal Scan افزار کرد. با کپی کردن یا ارسا  فایل وارد نرم توانیرا م هایمورد جستجو قرار داد. توال

افزار کرد و این وارد نرم توانیباز را نم 4355بلندتر از  هاییافزار، توالاین نرم هاییتبه علت محدود

پیدا شده در  هاییفتقسیم شوند. در صفحه نتایج، اسامی موت یترکوتاه یهاباید به ببش هایتوال

. اطلاعات مربوط به هر موتیف در بانک اطلاعاتی شوندیتوالی به ترتیب حروف الفبا نمایش داده م

PLACE  علاوه بر اسم موتیف شامل توالی موتیف، شماره دسترسی موتیف و شرح مبتصری از آن نیز

و شماره دسترسی  PubMedآن موتیف به همراه شماره شناسه و مقامت مرتبط با  باشدیم

GenBank (.3333هیگو و همکاران، ) باشندیدر دسترس م 
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 فصل چهارم

 نتایج و بحث
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 نتایج -4-3

 وج میکروسپور زایییندخیل در جن یهاشناسایی ژن -4-3-3

، 3-4بیان افتراقی نشان داده بودند )جدو   جوگیاه  میکروسپور زاییینجن دررا که  ایEST ده

شان در بیانو میکروسپور انتباب  زاییینهای دخیل در جنبه عنوان ژن (2116ماراشین و همکاران، 

 .کردیمتائید  Genevestigatorافزار و نرم NCBIتوسط سایت را جنین 

 

 میکروسپور جو. زاییین( القا شده در جنESTدار )شده برچسبتوالی بیان 31مشبصات  -3-4جدو  

PCDشده سلو ؛  یزیر، مرگ برنامهLM متابولیسم لیپید؛ ،MCLکمپلکس؛  یپیدهای، متابولیسم لAAM متابولیسم ،

 هاسید آمین

شماره دسترسی 

 بانک ژن
 شناسه

IPK EST 
BlastX homology عملکرد 

AL510971 HY06J08 20S  پروتئولیز پروتئازوم آلفا 

AL505964 HY01B24 26S  پروتئولیز پروتئازوم 

AL507319 HY01O02  3الکل دهیدروژناز ،ADH3 AAM، MCL، LM 

AL511473 HY08C24  بازدارندهBAX1 (BI-1)  بازدارندهPCD 

AL499780 HK03G06  پروتئولیز 3سیستئین پروتئاز 

AL512228 HY10N13 ای حساس به دما، پروتئین رشتهFtsH پروتئولیز 

AL505972 HY01C15  گلوتاتیونS-  3ترانسفراز ،GST  کلاسphi پاسخ به تنش 

AL509162 HY10O06 )پروتئولیز فیتپسین )آسپارتیک پروتئاز 

AL512108 HY10G20  پروتئینRIC2  مرتبط باRas علامت دهی 

AL510913 HY06G09 نامشبص دارهومولوژی معنی 
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 در آرابیدوپسیس و برنج القا آندروژنز جو یهاESTهمولوگ  یهاشناسایی ژن -4-3-2

 TAIRهمولوگ آرابیدوپسیس به دست آمده از پایگاه داده  یهامشبصات ژن -2-4جدو  

 عملکرد ژن اسم اختصاری شماره دسترسی

At1g53850 PAE1 20S  پروتئازوم آلفا زیرواحد E1 

At5g19990 RPT6A 26S  پروتئازوم AAA ATPase 

At1g77120 ATADH1  3الکل دهیدروژناز 

At5g47120 BI1  بازدارندهBAX1 

At4g39090 RD19A سیستئین پروتئاز 

At2g30950 VAR2  خانواده پروتئاز خارج سلولیFtsH 

At3g62760 ATGSTF13  پروتئین خانواده گلوتاتیونS- ترانسفراز 

At1g11910 ATAPA1  آسپارتیک پروتئینازA1 

At1g16920 RABA1b A1B   همولوگ RAB GTPase 

At1g30270 SnRK3٫23  تداخلی با  23پروتئین کینازCBL 

 

 MSU Rice Genome Annotationهمولوگ برنج به دست آمده از پایگاه داده  یهامشبصات ژن -3-4جدو  

 عملکرد ژن RAPشماره دسترسی  MSUشماره دسترسی 

LOC_Os11g40140 Os11g0615700  5پروتئازوم زیرواحد آلفا 

LOC_Os02g11050 Os02g0205300 26زیرواحد تنظیمیS  پروتئازوم 

LOC_Os11g10510 Os11g0210500 دهیدروژناز 

LOC_Os02g03280 Os02g0125300  پروتئین تراغشایی حاوی موتیف بازدارندهBAX 

LOC_Os04g24600 Os04g0311400  3سیستئین پروتئیناز 

LOC_Os06g45820 Os06g0669400 FtsH  پروتئاز 

LOC_Os01g27360 Os01g0371200  گلوتاتیونS- ترانسفراز 

LOC_Os05g49200 Os05g0567100  3آسپارتیک پروتئیناز 

LOC_Os06g35814 Os06g0551400  پروتئین مرتبط باras 

LOC_Os07g05620 Os07g0150700 پروتئین کیناز سرین/ ترئونین 
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 میکروسپورزایی یندر جن شدهییشناسایان بهمی هاژنبرخی از  عملکردبررسی  -4-3-3

متعلق به شان یانبهمی هاژنو مورد مطالعه  یهانتایج این تحقیق نشان داد که بسیاری از ژن

 یدهایشده سلو ، پروتئولیز، متابولیسم لیپید و اس یزیربازدارنده مرگ برنامه عملکردی یهاگروه

 Genevestigator افزارنرمآمده از  دستبهنتایج . باشندیم رسانییامآمینه، پاسخ به تنش، رونویسی و پ

 نتایج(. 31تا  3ی پیوست هاشکلشوند )یمزایی بیان ینجندر طی  هاژندهد که تمامی این یمنشان 

های تنظیمی دارای موتیف هاژندهد که تمامی این یمنشان  Motif samplerافزار از نرمآمده  دستبه

 باشند.جفت باز بامدست پروموترشان می 3111مشترکی در 

جدو  آرابیدوپسیس ) میکروسپور زاییینها در جندر ادامه به بررسی عملکرد برخی از این ژن

 33تا  3پیوست یان در جداو  بهمی هاژنپردازیم. مشبصات بقیه یم (5-4جدو  ( و برنج )4-4

 آورده شده است.
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 آرابیدوپسیس میکروسپورزایی یندر جن شدهییشناسایان بهمی هاژنبرخی از مشبصات  -4-4جدو  

 اسم ژن شماره دسترسی

At5g47120  ژن بازدارندهBAX1 (BI-1) 

At1g53850 20S  پروتئازوم آلفا زیرواحدE1 

At3g22110 20S  پروتئازوم آلفا زیرواحدC1 

At3g14290 20S  پروتئازوم آلفا زیرواحدE2 

At1g56450 20S  پروتئازوم بتا زیرواحدG1 

At3g22630 20S  پروتئازوم بتا زیرواحدD1 

At4g14800 20S  پروتئازوم بتا زیرواحدD2 

At1g21720 20S  پروتئازوم بتا زیرواحدC1 

At1g16470 20S  زیرواحد آلفا پروتئازومB1 

At5g42790 20S  پروتئازوم آلفا زیرواحدF1 

At5g19990 26S  پروتئازومAAA ATPase 

At5g09900  26زیرواحد تنظیمیS ( پروتئازومRPN5) 

At4g24820  26زیرواحد تنظیمیS ( پروتئازومRPN7) 

At1g09100  زیرواحدAAA-ATPase 26S  پروتئازومRPT5B 

At4g39090  سیستئین پروتئینازRD19A  خانوادهPapain 

At4g01610 زپروتئین بامخانواده سیستئین پروتئینا 

At1g02300 زپروتئین بامخانواده سیستئین پروتئینا 

At2g30950  خانوادهFtsH پروتئاز خارج سلولی 

At1g50250 FtsH  3پروتئاز 

At1g11910 آسپارتیک پروتئ( ازینفیتپسین A1) 

At3g62760  گلوتاتیونS- ( ترانسفرازGST) 

At5g44000  گلوتاتیونS- ( ترانسفرازGST) 

At1g77120  3الکل دهیدروژناز (ADH1) 

At1g16920  پروتئین متصل شونده بهGTP  مرتبط باRas 

At3g20410  پروتئین کیناز دومین  3ایزوفرم( کالمودولینCPK9) 

At2g11520  3سیتوپلاسمیک کیناز شبه گیرنده متصل به کالمودولین 

At1g18210 شونده به کلسیم خانواده پروتئین متصلEF-hand 

At2g14890 ( پروتئین آرابینوگامکتانAGP9) 

At1g07230  فسفولیپازC1 غیراختصاصی 

At5g62390 Bcl-2–associated athanogene 7 (BAG7) 

At1g72340  پروتئین بامخانواده شبهNagB/RpiA/CoA transferase 

At1g47830 ه شبه پروتئین بامخانوادSNARE 

At3g12120  2اسید چرب دساچوراز (FAD2) 

At4g14210 ( فایتوئین دساچورازPDS) 

At5g27280  پروتئین انگشت روی نوعZim17 
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 برنج میکروسپورزایی یندر جن شدهییشناسایان بهمی هاژنبرخی از مشبصات  -5-4جدو  

 اسم ژن شماره دسترسی

Os02g0125300  بازدارندهBax1 (BI-1) 

Os01g0811100  3زیرواحد آلفا نوع ( 20پروتئازومS  پروتئازوم آلفا زیرواحدG) 

Os02g0133800  3زیرواحد آلفا نوع ( 20پروتئازومS  پروتئازوم آلفا زیرواحدF) 

Os02g0770000 20S  3بتا  پروتئازوم زیرواحد 

Os03g0180400  6زیرواحد آلفا نوع ( 20پروتئازومS  پروتئازوم آلفا زیرواحدA) 

Os03g0695600  2زیرواحد بتا نوع ( 20پروتئازومS  پروتئازوم آلفا زیرواحدD) 

Os05g0187000 20S  2بتا  پروتئازوم زیرواحد 

Os05g0490800  3آلفا نوع زیرواحد ( 20پروتئازومS  پروتئازوم آلفا زیرواحدG) 

Os06g0643100  3زیرواحد بتا نوع ( 20پروتئازومS  پروتئازوم آلفا زیرواحدC) 

Os09g0515200 20S  7بتا  پروتئازوم زیرواحد 

Os11g0615700 20S  5آلفا  پروتئازوم زیرواحد (20S  زیرواحدپروتئازوم آلفا E) 

Os03g0387100 20S  2آلفا  پروتئازوم زیرواحد 

Os06g0153800 20S  5بتا  پروتئازوم زیرواحد 

Os09g0505600  3زیرواحد بتا نوع ( 20پروتئازومS  پروتئازوم آلفا زیرواحدF) 

Os03g0243300  تنظیمی غیر  4زیرواحدATPase 26S  کوئیتینیوبیپروتئازوم متصل به مولتی 

Os07g0435100 26S  پروتئازوم زیرواحد  RPN12 

Os06g0192600  3زیرواحد AAA-ATPase 26تنظیمیS  پروتئازوم 

Os01g0267200  تنظیمی غیر  34زیرواحدATPase 26S  پروتئازوم 

Os01g0316800  زیرواحدDSS1 26مجموعهS  پروتئازوم 

Os02g0803700  6همولوگ زیرواحدA 26S  همولوگ پروتئاز( به  پروتئین متصل 3مTAT) 

Os05g0371200  غیر  34زیرواحدATPase 26S   زیرواحد( پروتئازومrpn11 26S  )پروتئازوم 

Os07g0691800  26پروتئازوم  4شبه زیرواحدS   زیرواحد(AtRPT2a 26S  )پروتئازوم 

Os02g0205300  26زیرواحد تنظیمیS   همولوگ پروتئینی متصل به( پروتئازومTAT) 

Os04g0311400  3سیستئین پروتئیناز (EC 3.4.22.-) 

Os08g0556900 ( سیستئین پروتئینازEC 3.4.22.-) 

Os06g0669400 FtsH ( پروتئازVAR2پروتئاز وابسته به روی ،) 

Os02g0649700  پپتیدازM41 پروتئین حاوی دومین ،FtsH خارج سلولی 
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 برنج میکروسپورزایی یندر جن شدهییشناسایان بهمی هاژنبرخی از مشبصات  -5-4جدو  ادامه 

 اسم ژن شماره دسترسی

Os05g0567100  3آسپارتیک پروتئیناز اوریزاسین (EC 3.4.23.-) 

Os11g0183900  آسپارتیک پروتئینازAsp1 (EC 3.4.23.-) 

Os01g0371200  گلوتاتیونS-  19ترانسفرازE50 

Os04g0435500  گلوتاتیونS-  حاوی دومین انتهای آمینیترانسفراز، پروتئین 

Os12g0210200  گلوتاتیونS-  38ترانسفراز 

Os08g0558200  گلوتاتیونS- ترانسفراز، پروتئین حاوی دومین انتهای آمینی 

Os10g0525400  گلوتاتیونS-  33ترانسفراز (GSTU31) 

Os01g0848700 Rab11C  با پروتئین مرتبط  Ras 

Os03g0666500 RHA1   مرتبط باپروتئین  Ras 

Os05g0105200 Rab-1B  با پروتئین مرتبط  Ras 

Os05g0341600 Rab-21  با پروتئین مرتبط  Ras 

Os10g0456600  پروتئین خانوادهRas GTPase 

Os12g0631100  پروتئین خانوادهRas (Ras small GTPase) 

Os06g0551400 پروتئین RIC2 مرتبط با  Ras 

Os03g0819900 RABE1d  پروتئین مرتبط باras ،RAB8C 

Os04g0284900 پروتئین متصل شونده به کالمودولین در گیاه 

Os01g0279300  3کالمودولین 

Os12g0578300 پروتئین متصل شونده به کالمودولین در گیاه 

Os05g0491100 کالمودولین 

Os10g0539600  3پروتئین کیناز وابسته به کلسیم 

Os06g0609600  پروتئین حاوی دومینEF-Hand 

Os03g0769500  پروتئین حاوی دومینEF-Hand 

Os09g0483500  پروتئین حاوی دومینEF-Hand متصل شونده به کلسیم 

Os02g0641300 میلوبلاستوزیس (Myb عامل رونویسی متصل شونده به ،)DNA 

Os09g0401000 ( عامل رونویسی میلوبلاستوزیسMYB) 

Os03g0847600  پروتئین متصل شونده بهGAMyb 

Os08g0440000  پروتئین خانوادهv-SNARE  واسطه مسیر انتقا  وزیکو 

 



 

42 

 

 برنج میکروسپورزایی یندر جن شدهییشناسایان بهمی هاژنبرخی از مشبصات  -5-4جدو  ادامه 

 اسم ژن شماره دسترسی

Os09g0487600  زاییبیماریپروتئین خانواده تاخوردن پکتین لیاز، عامل 

Os05g0372400  3لیپاز، پروتئین خانواده کلاس 

Os11g0655800  3لیپاز، پروتئین خانواده کلاس 

Os03g0826600 فسفولیپاز 

Os03g0192400  پروتئین خانوادهGRIM-19 

Os02g0713400  وابسته به  3تیوردوکسین ردوکتازNADPH 

Os02g0638300 تیوردوکسین ردوکتاز -فردوکسین 

Os03g0284600 پروتئین حاوی دومین تاخوردن تیوردوکسین 

Os03g0729300 پروتئین حاوی دومین تاخوردن شبه تیوردوکسین 

Os03g0767500  تیوردوکسین 2پروتئین حاوی دومین 

Os04g0676100  تیوردوکسینX کلروپلاست 

Os07g0476900  تیوردوکسین 2پروتئین حاوی دومین 

Os09g0249900 تیوردوکسین ردوکتاز -فردوکسین 

Os05g0255600  تیوردوکسین 2پروتئین حاوی دومین 

Os01g0667900 شبه گلوتاردوکسین 

Os01g0200000  پروتئین اتوفاگوسیتوز شبهAUT1 

Os01g0149200  2پروتئین شبه متالوتیونین 

Os01g0149800  2پروتئین شبه متالوتیونین 

Os08g0558600  پروتئین حاوی دومینLongin (Longin domain) 

Os02g0662200  پروتئین حاوی دومین ناحیه وابسته بهYbaK پرولیل /-tRNA سنتتاز 

Os03g0219200 سوپر اکسید دیسموتاز 

Os03g0131200  2ایزوآنزیم کاتامز (EC 1.11.1.6) 

Os01g0787000 ( پروکسیدازEC 1.11.1.7) 

Os06g0521500 پروکسیدازم ه 

Os06g0185900 ( فسفولیپید هیدروپروکسید گلوتاتیون پروکسیداز کلروپلاستPHGPx) 

Os02g0717300  ترانسلوکاز غشا داخلی ورودی میتوکندریایی، زیرواحدTim17/22 
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 BAX1 (BI-1)ه ژن بازدارند -4-3-3-3

که انهدام  شده ژنتیکی استیک مکانیسم کنتر ( PCD) 3سلو  شدهیزیرمرگ برنامه

برای اولین بار در  PCD(. 2114لمَ، ) دهدیخاص را انجام م یهاها و بافتانواع سلو  یافتهسازمان

در طو  نمو  PCD گیاهی مشبص شد. یهادر سلو  جانوری گزارش شد و سپس تدریجاً یهاسلو 

و  شودیز در تاپتوم آشکار ماولیه هنگام میو یها. نشانهافتدیگرده در بساک اتفاق ممیکروسپور یا دانه

 kbp381به چندین قطعه  DNAمثل میتوکندری و نیز تبریب  ییهاشامل فساد تدریجی اندامک

و سرانجام بسته به گونه،  یابدیاسپوروفیتی بساک گسترش م یها. این پدیده در بافتباشدیم

 (.2115ورنیر و همکاران، ) هددیقرار م یرگرده را در مراحل مبتلف نمو تحت تأثمیکروسپور یا دانه

و شاید در مستعد  شودیم یکروسپورهاها و مدر بساک PCDتنش باعث شروع  تیماریشپ

(. به 2115ورنیر و همکاران، میکروسپور نقش داشته باشد ) زاییینکردن میکروسپور به فرآیند جن

یائو و همکاران، ) ترکیبات سمی(، 3333چن و همکاران، مانند تغییرات آب و هوایی ) ییهادنبا  تنش

(، گیاه 2113هبریچتس و همکاران، ) یا حمله پاتوژن( 3337)پنل و لمب،  تنش اکسیداتیو (،2113

 یها، و بنابراین برای بافتکشدیاطراف ناحیه مجروح یا محل نفوذ پاتوژن را م یهاتعدادی از سلو 

متعددی از قبیل  یندهایدر فرآ PCD، نمو گیاه طیدر  .کندیدرونی منطقه ایمنی را ایجاد م

 یهاکلاهک ریشه یا تمایز انواع سلو  یهاآلورون، ریزش سلو  یهاها، محو سلو برگ یریگشکل

(. 2112؛ کوریاما و فوکودا، 3337شود )پنل و لمب، یمانند عناصر آوندی مشاهده م یافتهتبصص

؛ وو و 3337)پنل و لمب،  جنسی در نهاندانگان اروری است یدمثلبرای انجام تول PCD این، بره علاو

و در حذف  اندمرتبط PCDطور تنگاتنگی با زیگوتی و سوماتیکی به زاییینجن. (2111چونگ، 

 ( و الگودهی صحیح جنین نقش دارد3337مرهرست و همکاران، ) نساختارهای غیراروری جنی

در طو  پاسخ به شود؛ یدر دو واعیت مهم شروع م PCDدر گیاهان (. 2114سوآرز و همکاران، )

نموی، زمانیکه حذف  یندهایدر طو  فرآ زیستی و غیر زیستی و یهاتغییرات محیطی ناشی از تنش
                                                           
1- Programmed Cell Death 



 

44 

 

 دهدیمطالعات صورت گرفته روی آندروژنز جو نیز نشان مطور ویژه مزم است. به فایدهیب یهاسلو 

در طو  گذار از  آندروژنز توسط تنش و القاءدر طو  د؛ افتیحداقل در دو سطح اتفاق م PCDکه 

(. یک روش آزمایشی برای a2115ماراشین و همکاران، کروی ) هایینبه جن یچندسلولی ساختارها

 توانندیاکسیداتیو م برندهیشکه عوامل پ دهدینشان م PCDمراحل اولیه  یریپذآزمون برگشت

، PCDکنند. پس از رفع عوامل القاکننده  القاءتوتون  یهارا در پروتوپلاست یامورفولوژی شبه ستاره

اُبرین و همکاران، ) قادر به بازیابی از تنش و شروع تقسیمات سلولی هستند یاساختارهای شبه ستاره

توسط انتقا  سیگنا  پلیوتروپیک هدایت  PCD هاییگنا جانوری، س هاییستم(. در س3338

، ریب)گرین و  که این مسیرها نیز در تکثیر و تمایز سلو  نقش دارند دهدیان م، که نششوندیم

با  3A-3-14ایزوفرم  انتهای کربوکسیلیآندروژنز در جو، شکافت پروتئولیتیکی  القاءدر طو   (.2113

ماراشین و مرتبط است ) میرندینشده که در طو  تیمار تنش مجمعیتی از میکروسپورهای بزرگ

را کسب  زاییکه پتانسیل جنین ناشی از تنششده بزررگ یکروسپورهایم(. b ,a2113همکاران، 

که  دهدی. این نشان م(b2115ماراشین و همکاران، ) شوندیمشبص م BI3-1توسط بیان ژن  اندکرده

، کندینشده فعا  مبزرگ یکروسپورهایرا در م PCD، گیاهانآندروژنز  القاءتیمار تنش برای 

 گرددیتقسیمات سلولی م القاءشده تیمار تنشی منجر به در میکروسپورهای بزرگ کهیدرحال

کاررفته برای شروع آندروژنز بیشتر عوامل تنشی به کهیی(. از آنجاa2115ماراشین و همکاران، )

سیگنالینگی  یرهای(، تقسیمات سلولی ممکن است توسط مس2114لَم، کنند ) القاءرا  PCD توانندیم

(. 2112کوریاما و فوکودا، ) شود القاءدارند  2تداخل PCDشده توسط سیگنالینگ فعا  یرهایکه با مس

و کند )وانگ یقرار مارتباط بر PCDمحض نمو طبیعی دانه گرده با در تاپتوم جو به 3A-3-14 ژن

 (.b2113؛ ماراشین و همکاران، 3333همکاران، 

                                                           
1- BAX Inhibitor 1 

2- Cross-talk 
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پس (، 2114لمَ، ) دارد یوظایف مهمی در نمو و عملکرد موجودات چندسلول PCD کهییاز آنجا

 توانیپاسخ به این سؤا  را م؟ نفع ببرند PCDاز  توانندیم یکروسپورهامانند م ییهاسلو چگونه تک

( بررسی کرد. پیری و تنش Saccharomyces cerevisiae، مانند مبمر )یسلولواسطه موجودات تکبه

را  PCD یهامبمری درون یک کلنی شوند که مشبصه یهاباعث مرگ بسیاری از سلو  توانندیم

کنتر   باشندیجانوری و گیاهی م PCDمولکولی که مطابق  هاییسمو توسط مکان دهدینشان م

ها را بدون ها در عین حا  که سلو این سلو  فعا  خودکشی. (b2112و همکاران، شود )مادئو یم

مجاور ذخیره  یها، انرژی متابولیکی را برای سلو کندیآسیبی به محیط اطراف تبریب م گونهیچه

مبمر، تنش در طو  القا آندروژنز جو  3ییگراهمگونه(. همانند a2112و همکاران، مادئو ) کندیم

 یکروسپورهایاعیف شود، که توسط جمعیت م یهاسلو هدفمند باعث حذف  تواندیم احتمامً

ماراشین و ) کندیشده کمک مبزرگ یکروسپورهایم و در نتیجه به بقای شودیه مشبص منشدبزرگ

 .(a2115همکاران، 

( به MCS) 2یچندسلول یدر زمان تبدیل ساختارها PCD میکروسپور، زایییندر مسیر جن

 یکروسپورهایها از م MCS(. تشکیل a2115ماراشین و همکاران، کروی نیز نقش دارد ) هایینجن

که توسط نبستین تقسیم متقارن و سرنوشت  باشدینموی مبتلفی م یرهایشامل مس یاشبه ستاره

 PCD. در طو  پارگی دیواره اگزین، ناحیه سلو  زایشی توسط شودیدختری مشبص م یهاسلو 

(. در c2115ماراشین و همکاران، ) گیرندیکروی از ناحیه رویشی شکل م هایینو جن شودیحذف م

ها  MCSدر طو  حذف ناحیه سلو  زایشی در تبدیل  3شبه کاسپاز  ندروژنز، افزایش فعالیتطو  آ

ناحیه زایشی بر پارگی دیواره اگزین مقدم بوده و  PCD. باشدیمرتبط م PCDکروی با  هایینبه جن

 (.a2115ماراشین و همکاران، ) باشدیکروی از دیواره اگزین م هایینشرط مزم برای آزادسازی جن

 

                                                           
1- Altruism 

2- Multicellular structures 
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 پروتئولیتیک یهاژن -4-3-3-2

پروتئازوم،  26Sپروتئازوم،  20Sپروتئولیتیک شناسایی شده در این تحقیق شامل:  یهاژن

پروتئومیکس نشان  یهاروش .باشندیفیتپسین )آسپارتیک پروتئاز( مو  FtsHسیستئین پروتئاز، 

محض تیمار تنشی برای القاء آندروژنز، تغییر سنتز، فسفریلاسیون و که میکروسپورها به دهدیم

. یکی از تغییرات اصلی ناشی از تنش در طو  القاء دهندیرا نشان م هاینگلیکوزیلاسیون پروتئ

؛ گاریدو و همکاران، 3331)کیو و هارادا،  است یکروسپورهادر مها ینآندروژنز، کاهش کلی پروتئ

که  شودیم از نظر مورفولوژیکی، تنش باعث مهار تمایز گامتوفیتی(. 3336هوا و همکاران، یر؛ 3333

(. 3382؛ رشید و همکاران، 3375و ساندرلند؛  و دون) علامت آن تبریب سیتوپلاسم دانه گرده است

ممکن است نقش  هایناختصاصی دانه گرده یا افزایش تجزیه پروتئ هایینبنابراین کاهش بیان پروتئ

(. این مواوع در توافق با a2115ماراشین و همکاران، مهمی در تمایززدایی میکروسپورها داشته باشد )

اختصاصی دانه گرده اثر سودمندی در شروع آندروژنز دارد.  یهااین واقعیت است که مهار رونویسی ژن

مل تجزیه پروتئولیتیک براساس این شواهد، فرض شده است که القاء آندروژنز ممکن است شا

 5-آلفا یرواحد، زFtsHپروتئین ) تجزیهمرتبط با  یهااختصاصی دانه گرده باشد. بیان ژن هایینپروتئ

باعث  و فیتپسین( 3پروتئاز  ، سیستئین26Sتنظیمی پروتئازوم  8 یرواحد، ز20Sپروتئازوم  2-و آلفا

و  کوئیتینیوبیمسیر  جزاءا ءالقا(. 2116ران، ماراشین و همکا) شودیم یکروسپورهاالقاء آندروژنز در م

میکروسپور  زاییینبیان ژن پروتئاز ممکن است با تنظیم پیشرفت میتوز در طو  کسب پتانسیل جن

پروتئولیتیک قبل از  یهاکه ژن شودیم تأییدمرتبط باشد. این فرایه بیشتر توسط این واقعیت 

سوماتیکی فعا   زاییینمرتبط با تقسیم سلولی و در جریان کسب پتانسیل جنینی در جن یهاژن

 یرواحدپروتئولیتیک مانند آسپارتیک پروتئاز و ز یهاژن (.a2115ماراشین و همکاران، ) شوندیم

(. 2113آماتریین و همکاران، -مونزارتباط مثبت دارند ) با تعداد گیاهان سبز 26Sتنظیمی پروتئازوم 

. کندیم یریگمیکروسپور را اندازه زاییین( راندمان نهایی فرآیند جنnGPمتغیر تعداد گیاهان سبز )

هورمونی،  یهامبتلف تنظیم سلولی شامل تنش، واکنش یهادر بسیاری از جنبه 26Sپروتئازوم 
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زوری کنتر  چرخه سلولی، انتقا  مجدد مواد غذایی، تمایز اندام، ساخت کمپلکس چند کاتالی

 یرواحد(. اگرچه بیان ز2114هلمن و استل، ) نقش دارد 26Sتنظیمی  یرواحدهایو ز 20Sپروتئازوم 

تنظیمی  8 یرواحداست، اما بیان بامی ز زاییینمستقل از پتانسیل جن 20Sپروتئازوم  5-آلفا

تگی دارد تیمار شده با مانیتو  همبس یکروسپورهایم زاییینبا پتانسیل بامی جن 26Sپروتئازوم 

ذرات تنظیمی برنج  ATPase 2 یرواحدتنظیمی با ز یرواحد(. این ز2116ماراشین و همکاران، )

(RPT2هومولوژی دارد. ژن )یها RPT  با اعطای وابستگی و اختصاصیتATP یبرای سوبستراها 

که  دهدی(. این نشان م3333فو و همکاران، ) شوندیپروتئازوم مشبص م 26Sکوئیتینه به یوبى

اند که توسط مانیتو  تیمار شده زاییینجن یکروسپورهایدر م کوئیتینیوبیواسطه تنظیم پروتئولیز به

. شواهد بیشتر در دهدینشان م زاییینکه نقش پروتئولیز را در کسب پتانسیل جن گیردیصورت م

ز و آسپارتیک پروتئاز به حمایت از نقش پروتئولیز در القاء آندروژنز توسط بیان بامتر سیستئین پروتئا

(. سیستئین پروتئازها و آسپارتیک 2116ماراشین و همکاران، ) محض تیمار مانیتو  اثبات شده است

بیرز و و بازآرایی بافت نقش دارند ) یزن، جوانهشدهیزیرپروتئازها در بلوغ پروتئین، مرگ سلولی برنامه

نیسن -تیبادسوماتیکی همبستگی دارد ) زاییینجن ءالقا(. بیان سیستئین پروتئازها با 2114همکاران، 

و همکاران، دانگ )شوند یزیگوتی بیان م زاییین( و چندین پروتئاز در طو  جن2113و همکاران، 

 (.2114و همکاران،  واسولوسرینی؛ 2114

دخیل  هاییمهماهنگ با آنز هایدراتدخیل در انتقا  مجدد کربوه یهادر طو  گرسنگی، ژن

برای جابجایی  هاین. بازسازی نیتروژن شامل تجزیه پروتئیابندیدر بازسازی نیتروژن افزایش بیان م

 26Sپروتئازوم  -کوئیتینیوبیمبتلفی از پروتئازهای گیاهی و مسیر پروتئولیتیک  یهانیتروژن، کلاس

 هایینپروتئازی و پروتئ یهاسلو  با افزایش بیان ژن یززداییسوماتیکی، تما زاییین. در جنباشدیم

 -کوئیتینیوبی که ییهاهمراه است. سطوح بیان ژن 26Sپروتئازوم  -کوئیتینیوبیمسیر پروتئولیتیک 

را کد  FtsH، فیتپسین )آسپارتیک پروتئاز( و متالوپروتئاز 3، سیستئین پروتئاز 26Sذرات تنظیمی 

که پروتئازها  دهدیجو در ارتباط است. این نتایج نشان م یکروسپورهایبا پاسخ آندروژنی م کنندیم
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محض کاهش قند مهم باشند. این مواوع در توافق با نقش ممکن است برای جابجایی نیتروژن به

که هر دو  کندیپروتئینی را کد م FtsH. ژن باشدیم هایندر سنتز و تجزیه پروتئ FtsHمتالوپروتئاز 

 به عنوان پروتئاز دخیل در تجزیه پروتئین FtsHرونی را دارد. در گیاهان، فعالیت متالوپروتئازی و چاپ

D1  مرکز واکنش فتوسیستمII لیندا  )شود یبه محض آسیب اکسیداتیو نوری برگشت ناپذیر بیان م

برای تشکیل  FtsHکه ژن متالوپروتئاز  دهدینشان م ییزاجهش یها(. روش2111و همکاران، 

سبز مورد نیاز است. بیوژنز کلروپلاست عامل مهمی برای تولید گیاهان سبز از  یهاطبیعی کلروپلاست

اغلب منجر به تولید گیاهان آلبینو  یکروسپورهاها م، چرا که در بسیاری از گونهباشدیم یکروسپورهام

با  FtsHکه در اصلاح نباتات کاربرد چندانی ندارند. ارتباط بین سطوح بامتر بیان  شوندیم

که این پروتئین در ساخت کلروپلاست در طو   دهدیسپورهای تیمار شده با مانیتو  نشان ممیکرو

جو با مانیتو  نه تنها باعث  یهاتیمار بساک (.2116ماراشین و همکاران، القاء آندروژنز جو نقش دارد )

بامتر سبز/ آلبینو در بین گیاهان  یهاالقاء راندمان باززایی بامتر، بلکه همچنین باعث تولید نسبت

 (.3333و همکاران، کاریدا ) شودیشده از میکروسپور ممشتق

 (GSTترانسفراز ) -Sژن گلوتاتیون  -4-3-3-3

مرتبط است.  3( و کاتامز GSTترانسفراز ) -Sتوسط تنش با بیان ژن گلوتاتیون  القاء آندروژنز

و حفاظت از تنش  ییزداکه در فرآیند سم کنندیرا کد م هاییینپروتئ 3و کاتامز  GST یهاژن

در طو  مراحل اولیه نمو آندروژنی جو و نیز در طی  GSTعضایی از خانواده اکسیداتیو نقش دارند. ا

 زایییندر طو  جن GST یهاسوماتیکی با اکسین بیان بامیی دارند. القاء ژن زاییینالقاء جن

سیگنالینگ  یهاها به عنوان مولکو ROSکه  دهدیکه نشان م شودیسوماتیکی با اکسین کنتر  م

 ROSهورمونی نقش دارند. در توافق با این فرایه، افزایش سطوح  یهادفاعی و پاسخ یهادر بیان ژن

گیاهی گزارش شده است. این نتایج نشان  یهاسوماتیکی در بسیاری از گونه زاییینبرای افزایش جن

احتمامً دارای نقش محافظت  زایییندر طو  کسب پتانسیل جن 3و کاتامز  GST یهاکه ژن دهدیم
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 یکروسپورهام کهیزمان( L. Triticum aestivumدر گندم ) .باشندیم ROSسلولی در برابر اثرات مضر 

و  GSTF2، دو ژن گیرندیو یا تحت تقسیمات اولیه قرار م کنندیکسب م یاشکل شبه ستاره

GSTA2 در مقابل تنش، اما نه با  نمودر حا   هایینها با محافظت از جن. بیان این ژنشوندیبیان م

 (.2133و همکاران، دیاز -سانچز) باشدیمرتبط م زاییینکسب پتانسیل جن

 (ADH1) 3ژن الکل دهیدروژناز  -4-3-3-4

میکروسپور دارد و در  زاییین( همبستگی زیادی با جنADH3) 3بیان ژن الکل دهیدروژناز 

با راندمان  ADH3آمینه نقش دارد. علاوه بر این، بیان  یدهایفرآیند متابولیسم لیپید و متابولیسم اس

یک  یرپذواکنش برگشت ADHبا مانیتو  همبستگی دارد.  یمارشدهت یکروسپورهایبامتر م ییباززا

(. 2116ماراشین و همکاران، ) کندیم کاتالیز NADآلدهید یا کتون را به الکل در حالت وابسته به 

 یهاکه منجر به القاء ژن باشدیمستلزم تغییر جهت مسیر اکسیداتیو به مسیر تبمیری م ADHبیان 

خانواده الکل  یها(. بیان برخی از ژن2114دات و همکاران، ) شودیگلیکولیتیکی و تبمیری م

 ژن (، بیان.Hordeum vulgare Lدر جو ). شودی( توسط آبسیزیک اسید تنظیم مADHدهیدروژناز )

ADH1 ژن پروموتر(. 2113یکل و ژاکوبسن، نمکشود )یتوسط آبسیزیک اسید القاء م ADH1  جو

 ADHدهنده به آبسیزیک اسید در پروموتر است که شباهت زیادی به عناصر پاسخ هایییفحاوی موت

یک اسید در تحمل گیاهان به بسیاری از آبسیز(. 3336و همکاران، )دی بروکسلز  آرابیدوپسیس دارد

یابد )زیوارت و کریلمن، یو با افزایش سطح تنش اسمزی افزایش م باشدیمحیطی اروری م یهاتنش

 (.3333و همکاران، وانگ و با القاء آندروژنز ناشی از مانیتو  در جو همبستگی دارد )( 3388

بیان ژن در شروع  یهاشدن برنامه سیگنالینگ آبسیزیک اسید ممکن است نقش مهمی در فعا 

(. اگرچه هنوز مشبص نشده است که a2115ماراشین و همکاران، آندروژنز توسط تنش داشته باشد )

با افزایش تنش  ADH3، اما بیان باشدیم ABAدهنده به حاوی عناصر پاسخ ADH3 آیا پروموتر

تنشی  یهابرای واکنش یابیان این ژن ممکن است نشانه دهدیاسمزی همبستگی دارد که نشان م
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ماراشین و همکاران، ) دلیل تیمار مانیتو  در القاء آندروژنز جو باشد مرتبط با فشار اسمزی بام به

2116.) 

4-3-3-5- Ras GTPase 

ROP( هاRho متعلق به بامخانواده )Ras GTPase  اعضای اختصاصی گیاهان هستند که از

مولکولی  هاییچعنوان سوئها بهROP. باشندیم Ranو  Ras ،Rho ،Rab/Ypt ،Arfشامل پنج خانواده: 

کوچک مونومری  GTPaseیک  Rasپروتئین . گذارندیعمل کرده و روی اسکلت سلولی گیاهان اثر م

 Rasخانواده  .باشدیحیاتی در تکثیر سلو  م کنندهیماست که یک تنظ GTPشونده به متصل

GTPase خارج سلولی به  هاییگنا با تشکیل یک شبکه انتقا  پیام بین سلولی، امکان انتقا  س

در  GTPase. هنگامی که کنندیهسته و کنتر  رونویسی در پاسخ به یک محرک معین را فراهم م

. مسیر گرددیم یرفعا به آن متصل باشد غ GDPباشند حالت فعا  دارند و وقتی  GTPارتباط با 

( را ..سراسری مربوط به تحمل تنش )دما، اسمومریته، اکسیداتیو و. یها، پاسخRas-cAMPسیگنالی 

تشکیل باند  دهدیرخ م زاینجن یکروسپورهایاولین تغییر مورفولوژیکی که در م. کندیم گرییانجیم

 یهاجایگاه دیواره سلولی جدیدی که بین سلو  PPB است. هایکروتوبو ( مPPBپیش پروفازی )

در طو  نمو طبیعی دانه گرده  PPB. در مقابل، کندیمشبص مرا اندازه ایجاد شده است دختری هم

که تغییرات اسکلت سلولی نقش حیاتی در تغییر شکل  دهدی. این مشاهدات نشان مشودیدیده نم

دارند. در تائید این فرایه، مشاهده شده است که  زاییینقرارگرفته در مسیر جن یکروسپورهایم

 القاءرا در غیاب شوک گرمایی  زاییینجن تواندی)عامل دپلیمریزه کننده میکروتوبو ( م سینیکلش

ها با تغییر سازماندهی اسکلت سلولی اثرات مورفوژنیک ROP GTPaseکند. در بسیاری از موجودات 

 یکه تنش گرمایی ملایمی که باعث تغییر جهت نمو دهدین م. تحقیقات نشاکنندیایجاد م

همراه  Rop9و  Rop5 یهاژن داریبا بیان معن شودیم زاییینبه سمت جن B. napus یکروسپورهایم

میکروسپور حاکی از آن است که سنتز توبولین  زایییندر طو  جن وقایع مولکولی و بیوشیمیاییاست. 



 

53 

 

که  کندیتا حد زیادی تغییر نم زایرجنینغ یکروسپورهایر مقایسه با مد زاینجن یکروسپورهایدر م

در نتیجه تغییر سازماندهی اسکلت  زاینجن یکروسپورهایکه تغییرات مورفولوژیکی در م دهدینشان م

 .(2117باشد )چان و پالز، یسلولی و نه سنتز دوباره اجزای اسکلت سلولی م

 کلسیم/ کالمودولین به پروتئین کیناز وابسته -4-3-3-6

. از باشدیدر گیاهان و جانوران م Ca+2( میانجی اصلی سیگنالینگ CaMکالمودولین )

بنابراین  باشدیمیکروسپور در گندم نان مزم م زاییینبرای جن Ca+2یک منبع خارجی از  کهییآنجا

در انتقا  سیگنا  دخیل باشند. ژن  Ca+2 کنندهیلیا یک پروتئین مرتبط تعد CaMممکن است 

EcMt  پروموتر شودیدر محیط حاوی اکسین بیان م زاییینساعت از زمان القاء جن 6پس از گذشت .

و بیان بامی آن در طو  آندروژنز ارتباط  باشدیم ABAدهنده به گندم حاوی عنصر پاسخ EcMtژن 

 ABAاسطه کالمودولین در انتقا  سیگنالینگ وبه Ca+2داخلی دارد.  ABAنزدیکی با حداکثر تولید 

در  EcMtباعث کاهش بیان ژن  CaMنقش دارد. مهار فعالیت  شودیم EcMtکه منجر به بیان 

 (.2111رینولدز، ) شودیدر تبدیل به جنین م شانییو کاهش توانا یکروسپورهام

 EF-handشونده به کلسیم خانواده پروتئین متصل -4-3-3-7

دارای  هایین، ببشی از خانواده بزرگ پروتئ(CaBPsکلسیم ) شونده بهمتصل هایینپروتئ

ها در پهنه وسیعی از . آنکنندیهستند که سطوح کلسیم داخل سلولی را تنظیم م EF-Handناحیه 

ها به بیان ژن و فعالیت نورون توانیم هایتکه از جمله این فعال کنندیبیولوژیک شرکت م هاییتفعال

مبتلف سلولی نظیر انقباض عضلانی، ترشح،  یندهایفرآ کنندهیمتنظ هاییوناشاره کرد. کلسیم از 

تغییر در میزان غلظت  یندهاییانتقا  پیام، تمایز سلولی، آپوپتوز، نکروز و غیره است. در چنین فرآ

م عمل کرده و پیام از طریق فعا  شدن یا غیر عنوان یک میانجی پیا( داخل سلولی بهCa+2کلسیم )

وابسته به کلسیم که در انتقا   هایین. پروتئشودیوابسته به کلسیم منتقل م هایینفعا  شدن پروتئ
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این خانواده دارای ناحیه  هایینهستند. تمام پروتئ S100خانواده  هایینپیام دخالت دارند جزو پروتئ

EF-hand به کلسیم را دارند.هستند و توانایی اتصا   

نوع یک،  یراختصاصیگلوکاناز، پروتئین انتقا  لیپید غ-3، 3-بتا هایینکدکننده پروتئ یهاژن

شده یمتقس یکروسپورهایبا تعداد م EF-handو پروتئین خانواده  TMSپروتئین خانواده غشای 

میکروسپورها نقش مهمی را در ها با تغییرات ساختاری و عملکردی غشای . این ژنباشندیمرتبط م

. ژن کدکننده پروتئین دهندیمیکروسپور انجام م زاییینمراحل اولیه جن یسازپاسخ به تنش و آماده

رابطه مثبتی با تعداد  شودیمتصل به کلسیم یافت م هایینکه اغلب در پروتئ EF-handدارای ناحیه 

 زاییینم کلسیم در مراحل اولیه جندهنده نقش مهدارد که نشانشده یمتقس یکروسپورهایم

در محیط تیمار تنش باعث افزایش  Ca+2که افزودن  دهدی. تحقیقات نشان مباشدیمیکروسپور م

 (.2113آماتریین و همکاران، -مونز) شودیو کل گیاهان م هاینتقسیمات سلو  میکروسپور، جن

 (AGPآرابینوگامکتان ) هایینپروتئ -4-3-3-8

( غنی از هیدروکسی پرولین گلیکوزیله شده موجود در AGPآرابینوگامکتان ) هایینپروتئ

دیواره سلولی، غشای پلاسمایی و ترشحات خارج سلولی، در بسیاری از فرآیندهای رشد و نموی 

اختصاصی  یهاسوماتیکی، نمو دانه گرده و رشد لوله گرده نقش دارند. ژن زاییینگیاهان شامل جن

AGP شوندیجو و کلزا بیان م یکروسپورهایشده از ممشتق هاییندر جن .AGP  ها اجزای محیط

. دو باشندیمیکروسپور در گندم م زاییینجن برندهیشکشت شرطی میکروسپورهای جو و ذرت و پ

 TaAGP31-like( و fasciclin-like)کدکننده پروتئین آرابینوگامکتان  TaFLA26ژن آرابینوگامکتان 

و  TaFLA25. در مقابل، شوندیگندم بیان م یکروسپورهایروز پس از کشت م 35و  31به ترتیب 

TaFLA14 (. ژن 2133و همکاران، دیاز -سانچز) شوندیپس از تیمار تنش مانیتو  بیان م اًمبصوص

BnAGP Sta 39-4 بیان بامیی دارد اما بیان آن در مراحل بعدی  زاییینکلزا در مراحل اولیه جن

در دیواره  Sta39-4. بیان بامی ژن یابدیکروی، اژدری و کوتیلدونی( کاهش م هایین)جن زاییینجن



 

53 

 

 زاییینمولکولی اولیه جن یها نشانگرهاAGPکه  دهدیدو یا چهار سلولی نشان م هایینسلولی جن

که  دهدیمیکروسپور هستند. مطالعات نشان م زاییینها عوامل محرک جنAGPمیکروسپور هستند. 

به محیط کشت  β-D-Glucosyl Yarivسلولی از طریق افزودن واکنشگر  یهاAGPحذف 

 AGPااافه کردن  کهیدرحال کندیمهار م Daucus carotaسوماتیکی را در  زاییینمیکروسپور، جن

 ی. همچنین ساختارها(2133تنتاوی و همکاران، -دهد )ا یسوماتیکی را افزایش م زاییینجن

( را در محیط کشت ترشح هاینوگامکتان)از خانواده آراب هاییینپروتئ یجتدردروژنی بهآن یچندسلول

 (.a2115ماراشین و همکاران، )باشد یکه در نمو جنین زیگوتی مؤثر م کنندیم

 MYBعامل رونویسی  -4-3-3-3

هدف را با اتصا  به سیس المنت  یهادر گیاهان یک عامل رونویسی بیان بسیاری از ژن

خانواده بزرگی از عوامل رونویسی وابسته  MYB هایینکند. پروتئها کنتر  میمربوطه در پروموتر آن

در گیاهان دارند. بیان بیشتر ژن  یرزیستیغ یهاهستند که نقش مهمی در پاسخ به تنش ABAبه 

AtMYB2  سبب بروز حساسیت زیاد بهABA شینوزاکی و  شودهای اسمزی میشو بهبود تحمل تن(

به  دهندهپاسخرونویسی  عامل توسط تنش پیامپس از تیمار مانیتو ، (. 2117شینوزاکی،  -یاماگوچی

 فشار کنتر  مسئو  که یابدیافزایش م MYBخانواده  یهابیان ژن ( دریافت شده وDREBخشکی )

 .(2116 آماتریین و همکاران،-مونز)باشند یم متابولیسم و اسمزی

4-3-3-31- SNARE-v،  واسطه مسیر انتقا  وزیکو 

اندوسیتوز و  یندهاییوکاریوتی جهت تباد  مواد با محیط اطراف خود از فرآ یهاسلو 

 سمت داخل سلو  واز غشا پلاسمایی به هایییکو و طی آن به ترتیب وز کنندیاگزوسیتوز استفاده م

 3. هر وزیکو  انتقالیزندیگلژی و سطح سلو  جوانه مسمت دستگاه یا از شبکه آندوپلاسمی به

که فقط با غشا هدف اختصاصی  باشدیسطحی م یخاص و نشانگرها هایینزده دارای پروتئجوانه

                                                           
1- Transport vesicle 



 

54 

 

: شودیکنتر  م هاین. مراحل شناسایی دو غشا توسط دو گروه عمده از پروتئیابندیخود اتصا  م

SNARE3  وGTPaseیها ( هدفRabپروتئ .)هاینی SNARE  دارای نقش اساسی در ایجاد

-vغشا وزیکو  ) SNARE. زمانی که یک باشندیاختصاصیت و تسهیل اتصا  وزیکو  به غشا هدف م

SNARE و یک )SNARE ( غشا هدفt-SNAREواکنش م )دومین مارپیچی یکی دور دهندی ،

که دو غشا را به هم  شودیتشکیل م trans-SNAREدومین مارپیچی دیگری پیچیده و یک کمپلکس 

 Rab هاییننقش مهمی در نمو جنینی دارند. پروتئ SNARE هایین. در گیاهان، پروتئنمایدیقفل م

، اتصا  اولیه و استحکام وزیکو  انتقالی با غشا هدف را تنظیم هاینبا همکاری یکدیگر و سایر پروتئ

در اختصاصی بودن انتقا  وزیکولی نقش مهمی دارند. هر اندامک حداقل  هاین. این پروتئکنندیم

 late بر روی Rab7. برای مثا  باشدیروی سطح سیتوزولی خود م Rabدارای یک پروتئین 

endosome  .قرار داردRAB7 جانوری،  یهااصلی تردد اندوزومی/ واکوئلی در سلو  کنندهیمتنظ

: باشندیاز نظر عملکردی و ساختاری دارای سه ببش م Rab هایین. پروتئباشدیگیاهی و مبمر م

ها متفاوت Rabقسمت متغیر نوکلئوتیدی که در بین  -2 باشدیانتهای کربوکسیل که ایزوپرنیله م -3

اختصاصی افکتور، که این قسمت نقش کلیدی در کنتر   یهاقسمت اتصالی به مولکو  -3است 

 v-SNAREاتصا  وزیکولی را تسهیل و تنظیم نموده و باعث ادغام  هایندارد. این پروتئ Rabپروتئین 

بین غشا پلاسمایی و سیتوزو  در گردش هستند و در  Rab هایین. پروتئشوندیم t-SNAREو 

، فعا  GTPبوده و در سیتوزو  قرار دارند و در واعیت متصل به  یرفعا ، غGDPواعیت متصل به 

 (.2113استنمارک و اُلکُنن، ) باشندیوزیکو  انتقالی مرتبط م بوده و با غشا یک اندامک و یا

 ییزایماریپکتین لیاز عامل ب -4-3-3-33

سازنده اسید دی گامکتورونیک و متیل استر اسید  یاست که از واحدها ساکاریدییپکتین پل

پکتین هستند. این  کنندهیهتجز هاییماز گروه آنز ینازهادی گامکتورونیک تشکیل شده است. پکت

و برای رشد دیواره سلولی و استحکام  شوندیسبب رسیدگی میوه، دانه گرده و ریزش برگ م هایمآنز
                                                           
1- Soluble N-ethylmaleimide sensitive factor attachment receptor 
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طور عمده از مواد . دیواره سلولی گیاهان و تیغه میانی بهاندیگیاهی بسیار ارور یهاببشیدن به بافت

بلند زنجیر  هایینیادی به تجزیه پکتپکتیکی ساخته شده است. پکتین لیاز آنزیمی است که تمایل ز

شکننده مواد پکتیکی ببشی از  هاییمگیاهی با تولید آنز زاییماریب یهادارد. قارچ شدهیلهو زیاد مت

(. 3334؛ یانگ، 3382اندرسُن، ) شوندیدفاعی گیاه را شکسته و باعث ایجاد بیماری م یسدها

بسیار  3نشدهیاستر هایینکه مقادیر پکت دهدینشان مدانه گرده بالغ  ایمونوسیتوشایمیایی مطالعاات

در دانه گرده  هاینپکت شدنیدهنده درجه پایین استرکه نشان باشدیاستری م هایینبیشتر از پکت

( مقدار Capsicum annumواکوئلیزه فلفل ) یکروسپورهای. اما در دیواره سلولی مباشدیبالغ م

 یهااستری در دیواره سلو  هایینپکتین استری وجود دارد که همگام با وفور پکت یتوجهقابل

. سطوح بامی باشدیمریستمی نوک ریشه م یهامیکروسپوری و سلو  هایینجن یرشدهتکث

 کهیگرده در نظر گرفت درحال نشانه مسیر گامتوفیتی دانه توانیرا م نشدهیاستر هایینپکت

، زاییینمجدد میکروسپور به سمت جن یزیرعنوان نشانگر اولیه برنامهبه توانیماستری را  هایینپکت

مشتق شده از میکروسپور و تکثیر سلولی در نظر گرفت  هایینالقاشده، جن یهاشناسایی سلو 

 (.2131بارانی و همکاران، )

 یپازهال -4-3-3-32

هیدرومزی  هاییمگروهی از آنز (EC 3.1.1.3؛ یدرومزها)تری آسیل گلیسرو  آسیل ه یپازهال

چرب و گلیسرو  را در حد فاصل میه چربی  یدهایکه هیدرولیز تری آسیل گلیسرو  به اس باشندیم

دخیل در تجزیه و انتقا   یهاشده از میکروسپور با ژنمشتق هایین. تعداد جنکندیو آب کاتالیز م

 یهادهنده ساکارز، و ژنگامکتوزیداز، لیپاز و انتقا -زایلوزیداز، آلفا-دی-کربوهیدرات و لیپید شامل بتا

( POTدهنده اولیگوپپتید وابسته به پروتون )مربوط به تولید انرژی شامل اکسیدوردوکتاز و انتقا 

(. در طو  تیمار مانیتو  به علت کاهش فتوسنتز در 2113آماتریین و همکاران، -مونز) باشدیمرتبط م

تاریکی، تجزیه تاپتوم و فقدان منبع کربوهیدراتی قابل متابولیسم در محیط کشت دسترسی به مواد 
                                                           
1- De-esterified 
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 زاییینجن مجدد متابولیسم کربن مرکزی در طو  القاء یدهسازمان روین. از ایابدیغذایی کاهش م

. در طو  القاء باشدیاسکلت کربنی از منابع مبتلف اروری م یرپذمیکروسپور برای استفاده انعطاف

مانند لیپاز )نوع  اکسیلاتیدخیل در سیکل لیپولیز و گل یهامیکروسپور، بیان برخی از ژن زاییینجن

دهنده تمایل به پر کردن مجدد ترکیبات حد واسط ، آکونیتاز و مامت سینتاز نشانD(، فسفولیپاز 3

 (.2116آماتریین و همکاران، -زمون) باشدیم

 GRIM-19ژن  -4-3-3-33

با ماهیت آپوپتوتیک در مرگ  یابحرانی هسته کنندهیمعنوان پروتئین تنظبه GRIM-19ژن 

در متابولیسم  GRIM-19. ( شناخته شده استIFN-RAسلولی ناشی از اینترفرون و رتینوئیک اسید )

برای نمو و  کندیزنجیر تنفسی میتوکندری عمل م Iکمپلکس  عملکردیعنوان جزء میتوکندری به

( کمپلکس بزرگی است Iاکسیدوردوکتاز )کمپلکس  کوئینونیوبی: NADHجنینی اولیه اروری است. 

مطالعات  .کندیکه مرحله او  انتقا  الکترون را در سیستم فسفریلاسیون اکسیداتیو کاتالیز م

باعث عدم فعالیت انتقا  الکترون  GRIM-19که توقف بیان  دهدینشان م در موش 3ژنی یریگهدف

 GRIM-19(. ژن 2114هوانگ و همکاران، ) شودیو در نتیجه مرگ جنینی موش م Iکمپلکس 

(0192400g03Os با ژن )1-BI  .القاءکه تنش مانیتو  برای  دهدیاین نشان مدر برنج هم بیان است 

 در کهی، درحالشودی( مزایرجنیننشده )غبزرگ یکروسپورهایدر م PCDشدن آندروژنز، باعث فعا 

ماراشین و ) گرددیتقسیمات سلولی م القاء( تیمار تنشی منجر به زاینشده )جنمیکروسپورهای بزرگ

 (.a2115همکاران، 

 تیوردوکسین -4-3-3-34

هم بیان برنج وجود  یهاتیوردوکسین فقط در مجموعه ژن یهاکه ژن دهدینتایج ما نشان م

تیوردوکسین  یها، ژنNADPHوابسته به  3تیوردوکسین ردوکتاز ها شامل: ژن دارند. این ژن

                                                           
1- Gene targeting 
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و ژن کد کننده پروتئین کلروپلاست  xتیوردوکسین تیوردوکسین ردوکتاز،  -تاخورده، فردوکسین

 .باشندیم 2حاوی دومین تیوردوکسین 

کوچک و مقاوم در برابر حرارت هستند که به فراوانی در  هاییینپروتئ( Trxs) هایوردوکسینت

عالی یافت شده و به همراه دامنه وسیعی از  هاییتا پرسلول هایتمامی موجودات زنده از تک سلول

. در بین موجودات زنده، کنندیشرکت م سولفیدی/ دتیو یتبادلی د یها، در واکنشهامادهیشپ

 کهی، درحالباشندیای یک یا چند ژن کد کننده تیوردوکسین مدار هایپستانداران و تک سلول

کد کننده  یهاکه گیاهان دارای انواع مبتلفی از ژن دهندیژنوم نشان م یابییتوال یهاپروژه

. در گیاهان عالی، بر اساس تجزیه و تحلیل ساختار اولیه پروتئینی و موقعیت باشندیم هایوردوکسینت

اند از: که عبارت شوندیم بندییمبه شش نوع اصلی تقس هاینیوردوکسدرون سلولی، ت

ها قرار داشته و درون کلروپلاست yو  f ،m ،x هاییوردوکسین. تyو  f ،h ،m ،o ،x هاییوردوکسینت

کلروپلاستی توسط فردوکسین و از طریق  یها Trx. باشدیم هایتوکندریمتعلق به م o تیوردوکسین

درون سیتوزو ،  hنوع  هاییوردوکسین. تشوندیتیوردوکسین ردوکتاز احیا م آنزیم فردوکسین

 IIIو  I ،IIمیتوکندری، شبکه آندوپلاسمی و حتی هسته سلو  قرار داشته و به سه زیرگروه مبتلف 

و با دخالت  NADPH وابسته به مولکو  II و I زیرگروه هاییوردوکسین. احیاء تشوندیم بندییمتقس

 h نوع هاییوردوکسین، اما تپذیردیم ( صورتNTR) NADPHتیوردوکسین ردوکتاز وابسته به  آنزیم

از طریق سیستم ( گزارش شدند، .Populus spp) ، که اولین بار در درخت صنوبرIIIزیرگروه 

 هاییوردوکسینکه ت دهدی. مطالعات پروتئومیکس نشان مشوندیگلوتاتیون/ گلوتاردوکسین احیاء م

 یزناند از: تحریک جوانهها عبارتمتعدد سلولی دخالت دارند. تعدادی از اعما  آن یندهایدر فرآ hنوع 

سمی و  هایینپروتئ سازییرفعا غ سلو  در برابر تنش اکسیداتیو، بذر و رشد و نمو گیاهک، محافظت

طالعه و گزارش زیادی از این خانواده م یهازنده و غیرزنده. تاکنون ژن یهامحافظت در برابر تنش

مورد بررسی  در گیاه آرابیدوپسیس hشده است. به عنوان مثا ، بیان ویژه هشت ژن تیوردوکسین نوع 

مبتلف گیاه متفاوت بوده و در  یهادر بافت هایزوفرمکه سطوح بیان این آ دهدیقرار گرفته و نشان م
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 TRXh5 دیگر بیان شد که ژن یامطالعه . درشوندیقارچی یکسان بیان نم زاییماریواکنش به عامل ب

قارچی و شرایط تنش  زاییماری، پیری، آلودگی با عامل بیشدگدر گیاه آرابیدوپسیس در اثر زخم

و بیان متفاوت سه آیزوفرم  یساز. همسانهشودیمبتلف القا م یهااکسیداتیو به میزان زیادی در بافت

در بذور ( 2O2Hو )و عامل اکسیداتی( NaClی )شور یهاتحت تیمار با تنش h ژن تیوردوکسین نوع

که الگوی بیان سه آیزوفرم در بذور تیمار شده متفاوت  دهدینشان م( Triticum aestivumم )گند

سیتوزولی گیاه آرابیدوپسیس  یهااز عصاره AtTrx-h3به نام  h است. همچنین، یک تیوردوکسین نوع

مربوطه مشبص شده  هایوتحلیلیهشده و پس از تجز یسازتحت تیمار گرمایی، جداسازی و همسانه

است که پروتئین کد شده توسط این ژن، عمدتاً از طریق فعالیت چاپرونی موجب افزایش تحمل 

 (.3383جاپلقی و همکاران،  )حیدری شودیگرمایی در گیاه آرابیدوپسیس م

 گلوتاردوکسین -4-3-3-35

. این ژن کد کننده باشدی( در برنج هم بیان مBI-1) Bax1بازدارنده ژن گلوتاردوکسین با ژن 

بعد از رفع تنش اکسیداتیو اروری  هانیکه در فعا  شدن مجدد پروتئ باشدیم گلوتاردوکسینآنزیم 

، و همکارانباشد )اسکاندالیوس یم اکسیدانتیآنت هاییمکننده آنز القا یزاعامل تنش ROS .است

اکساایش/ احیا از طریاق تغییارات بعاد از ترجماه  دهاییگنا و نقاش مهمای در سا (3337

و تغییرات دی تیو / دی ساولفید ایفا  3سیساتئین شاامل گلوتاتیونه شادن یارواحدبرگشات پذیار ز

گلوتاتیوناه شادن پروتئیان عمدتاً در پساتانداران (. 3333 ،امیری رحمانی و معالی سید)کنند یم

مطالعه شاده اما شاواهد اخیر نشاان داده که در گیاهان، خصوصاً در کلروپلاست، ایفاای نقاش 

پروتئین و گلوتاتیون است که عمدتاً به وسیله  2هاییو . این تغییرات اکساایش/ احیا شاامل تکندیم

یدوردوکتاز متعلاق باه فاوق خاناواده تیوردوکساین تنظیام ( و اکسGrxs) هاینگلوتاردوکسا

. گلوتاتیوناه شادن معماومً از طریق تشاکیل پیوند دی ساولفیدی بین گلوتاتیاون و شاوندیما

                                                           
1- Glutathionylation 

2- Thiols 
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. مطالعاات یابادیارتقاا ما 2O2Hمانند  ییهاROSسیساتئین پروتئیان ایجاد شاده و به وسایله 

کلروپلاستی را بعاد از تناش اکسایداتیو نشاان داده  هااییانشادن پروتئپروتئومیکسای، گلوتاتیوناه 

غیرآنزیمی رخ داده ولای مکانیسام عکاس آن یعنای  هاییساماسات. گلوتاتیونه شادن از طریق مکان

دگلوتاتیوناه شادن به واساطه فاوق خاناواده داکسای ردوکتااز تیوردکساین باه ناام 

به عنوان احیا کنناده انجاام  2O2Hباه کماک  GrxC5و  GrxS12انناد م هایایینگلوتاردوکسا

 GD. چرخه گلوتاتیونه شدن و دگلوتاتیونه شادن وابساته به گلوتاردوکسین به چرخه گیاردیم

رحمانی و  سیدعمال کناد ) ROS یساازبه عنوان مکانیسام پاک تواندیمعروف اسات. این چرخه م

آندروژنیک نیز با محافظت در برابر تنش  هایینمان باززایی گیاهان از جن(. راند3333امیری  معالی

اکساایش/ احیا واعیت (. 2116آماتریین و همکاران، -مونز) باشدیمرتبط م ییزدااکسیداتیو و سم

تقسیم سلولی  یاندازها و محتوای گلوتاتیون نقش مهمی در فرآیندهای نموی، به خصوص در راهسلو 

گلوتاتیاون یک بافر مهم گیاهای اسات کاه در غلظت میلی (. a2115ماراشین و همکاران، دارند )

مومر در سایتوزو  و کلروپلاست وجاود دارد. در شرایط طبیعای، گلوتاتیاون به فرم احیا شاده 

(GSH وجاود دارد و ایان فارم گلوتاتیاون در سامیت زدایای بسایاری از ترکیباات از جملاه )ROS-

آساکوربات( مشاارکت دارد و میازان گلوتاتیاون اکسید شاده  -ا )از طریق چرخه گلوتاتیونه

(GSSG باه واساطه فعالیات گلوتاتیاون ردوکتااز وابساته باه )NADPH مقادار ممکان  ینتردر کم

حیا، برای گلوتاتیون مشابص شاده که در تنظیم اکساایش/ ا یاخواهد باود. علاوه بر این نقاش تازه

اختصاصی  هااییاناز طریاق گلوتاتیوناه شادن و دگلوتاتیوناه شادن پروتئ دهاییگنا حفاظت و سا

. دساتگاه باشدیهادف نقاش دارد. اولین نقش حفاظتی گلوتاتیونه شادن علیه تنش اکسیداتیو م

 در شرایاط تناش اکسایداتیو ROSفتوسانتزی کلروپلاست یاک منبع عماده تولید کنناده 

و چندیان بباش از پروتئاوم کلروپلاسات دارای سیساتئین واکناش پذیار و در دسترس  باشادیما

. علاوه بار شاکل فضایای در دسترس، عامال مهام دیگار تعیین کنناده واکناش پذیاری باشاندیم
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پذیاری . در بعضی ماوارد این واکنش باشادیما 3سیساتئین، واعیات اسایدیته یاا دپروتناه شادن

. سیساتئین فعاا  یاا واکناش پذیار در برابار باشادیبرای فعالیت کاتالیتیکای پروتئیان اروری ما

ROS ها بسایار حسااس باوده و دساتبوش تغییرات اکسایشای برگشات پذیر ساولفینیک و برگشات

 یهااون با ساولفنات. گلوتاتیونه شادن، که از طریق واکنش گلوتاتیشاودیناپذیر ساولفونیک اساید م

فوق حسااس تحت  هاییساتئین، یک مکانیسام عمومی برای حفاظت سشاودیپروتئین انجام م

 هاایین. مطالعات پروتئومیکسای در جهت شناساایی تعداد زیادی از پروتئباشادیشرایط تنشای م

لوتاتیونه شادن برای تحریک گ 2O2Hاکسایدان مانناد  یهااگلوتاتیوناه شاده کاه از مولکاو 

، انجام شاده اسات. زمانی که پروتئین در جایگاه سیساتئین فعا ، گلوتاتیونه شاد کنندیاساتفاده م

اماا بعد از رفاع تنش، به کماک یاک سری از  دهدیبه طور موقات فعالیات خاود را از دسات ما

کاه تأیید کنناده نقش  آوردیامانناد گلوتاردوکساین فعالیات خود را دوبااره به دست م هاایامآنز

. باشادیاکسایداتیو م یهاسیساتئین پروتئیان در برابر تنش یهاحفاظتای گلوتاتیونه شادن دنبالاه

( در کلروپلاست مثالای از GAPDHفسافات دهیدروژناز ) -3 یسرآلدهیدگل 343سیساتئین 

بارای  343. دنبالاه سیساتئین سیساتئین فعاا  باوده کاه باه اکسیداسایون بسایار حسااس اسات

فسافوگلیسرات متصل  یسبه  مادهیاشفعالیات آنزیام اروری باوده و باا پیوناد کووامنسای باه پ

نیز  2O2Hوسایله . به دلیل آن که این سیساتئین بسایار فعاا  باوده باه اکسیداسایون باهشاودیم

( تشاکیل شاده و در SOH-فنیک اساید ). در اولین مرحله اکسیداسایون ساولباشادیحسااس م

( H3SOاسید ) سولفونیک و( -H2SOمراحل بعد ممکن اسات منجر به تشکیل سولفینیک اسید )

با گلوتاتیون از اکسیداسایون برگشات ناپذیار آن  343واکنش سریع ساولفنیک سیساتئین  شود.

 GAPDH. دهادیجلوگیاری کارده و اجاازه بازیابای پروتئیان فعاا  را در مراحال بعاد ما

سریعاً فعا   GrxS12گلوتاتیوناه شاده کاملاً غیر فعا  اسات اما در حضور شابه گلوتاردوکساین 

در بررسای ایزوسایترات لیااز کلامیدومونااس باه دسات آماد  یا. چنیان نتایاج مشاابهودشایما

                                                           
1- Deprotonation 



 

63 

 

سیساتئین  یهاروشای مؤثر بارای حافظات دنباله توانادیگلوتاتیونه شادن ما دهادیکاه نشاان ما

 (.3333 ،امیری رحمانی و معالی سیدخاص علیه اکسیداسایون باشاد ) هایینپروتئ

 AUT1اتوفاگوسیتوز شبه پروتئین  -4-3-3-36

 انیب( همBI-1) Bax1بازدارنده با ژن  AUT1 اتوفاگوسیتوز شبهپروتئین ژن کد کننده 

اتوفااژی( فراینادی اسات کاه در آن اجازای سیتوپلاسامی باه طور اتوفاگوسیتوز ) .باشدیم

درون یاک وزیکاو  دومیه قارار گرفتاه و باه واکوئال یاا لیازوزوم بارای تبریاب ماواد  یرانتبابایغ

و اتوفااژی  ROS. رابطاه شاوندیو باه گاردش درآوردن دوباره ماواد مغاذی، هدایات ما شاانیسم

در و اتوفااژی  ROSاند هاا پیاش شاناخته شاده و شاواهد نشاان دادهباا مارگ سالو  از مدت

. اتوفااژی مانناد یاک فرایناد کنادیهاا نقاش مهمای ایفاا ماو ساازگاری باه تناش دهاییگنا سا

هاا تحات ترکیباات موجاود در انداماک دهادییوکاریوتای اجاازه ما یهااکاتابولیکای باه سالو 

مادن محیطای دوباره باه گاردش درآیند که ایان تجزیاه و باه گاردش درآ یهااتناش

و قندهاا( را برای ساازگاری موقت  یپیدهااآمیناه، ل یدهایهاا، مناباع اروری )اساماکرومولکاو 

. همچنیان اتوفاژی جهات تجزیاه ماواد آسایب دیاده کنادیهاا باه شرایط نامسااعد فراهام مسالو 

 ، نیاز اروریدشاونیها در شرایاط اکسایداتیو تولیاد ماROSیاا سامی کاه در اثار تجماع 

(. فرایناد اتوفاگوسیتوز )اتوفااژی( نوعی مرگ 3333 ،امیری رحمانی و معالی سید) باشادیما

کاه طی تکامل حفاظ شاده و در کلیاه  باشادیسولی و یاک فرایناد تبریبی م شدهیزیربرنامه

اتوفاژی  هایینمرتباط باا اتوفاژی شناساایی شاده اسات. بعضی از پروتئ یهاا، ژنهاایوکاریاوت

 3تانبورده هاییننقش عملکاردی دارناد و بقیاه در تنظیام ایان فرایناد دخالت دارناد. تجمع پروتئ

هاا و ( سایگنا  نیرومنادی اسات کاه بیاان چاپارونERدر شبکه آندوپلاسمی ) 2و بدتاخورده

پاساخ باه  دهاییگنا کاه باه سا کنادیدرگیار در هموساتازی را القاا ما هاییانپروتئ

                                                           
1- Unfolded 

2- Misfolded 
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( معاروف اسات. ببشای از پاساخ سالو  باه تناش شابکه UPR) تانباورده هااییانپروتئ

دار کردن باا بدتاخاورده باه درون سایتوزو  و نشاان هااییانآندوپلاسامی، انتقاا  پروتئ

خواناده  ER، کاه تبریب به واساطه باشادیو ساپس تجزیاه باه وسایله پروتئاوزوم ما کوئیتینیوبی

، القاء کننده قاوی اتوفاژی محساوب شاده کاه ایان سایگنا  از مبمار تاا ER. تناش شاودیما

مانند تونیکامایساین، کاه  ER یزاپساتانداران حفاظات شاده اسات. اساتفاده از عامال تناش

طاور موثاری پاساخ اتوفااژی را مانند باه باشادیما Nناده گلیکوزیلاسایون متصال باه مهارکن

دی ساولفیدی در تاخوردگای  یوندهاای. با توجه باه نقاش اروری تشاکیل پکنادیها فعا  متنش

، تاخاوردن ساولفیدیید یوندهایدر تشاکیل پ 2O2Hترشاحی و غشاایی و نقش  هایینپروتئ

. مطالعاات انجاام شاده رابطاه باشادییاک فرایناد وابساته به اکساایش/ احیا ما ERدر  هاایانپروتئ

 UPRدر طی  ROSاناد و مکانسایم مولکولای تشاکیل را نشاان داده ROSو تولیاد  ERبیان تناش 

 ERدر لومان  Ero13مانناد  یدوردوکتازهاییشناساایی شاده اسات. این مسایر شامل حضاور اکسا

فرایناد  یاریکارگهاا باا بهسالو  ER. در پاساخ باه تناش کنندیم 2O2Hتولید  که باشاندیما

و باا متعااد   ROSمضر مانناد  یهاابدتاخاورده و مولکاو  هااییاناتوفااژی بارای حاذف پروتئ

ایاش ، بقاای سالو  را افز2در دوره بهباودی UPRبه وسایله مکانیسام  ERکاردن توساعه 

اکسید شاده  یهاااولیه در تبریاب مولکو  هااییسام. بنابرایان اتوفااژی یکای از مکاندهنادیما

نیز فعالیات دارد.  ROSتولید کنناده  یهاا. همچنیان اتوفااژی در حاذف انداماکباشادیما

نتوانناد از  هاایدانآنزیمای و آنتی اکسا هاییسامدر گیااه بام باشاد و مکان ROSتولیاد  کاهیزمان

 ROSعماده تولید کنناده  یهاها برآیناد، سالو  طای فرایناد اتوفااژی اندامکROSعهاده حاذف 

تاا هموساتازی اکساایش/ احیا در سالو  برقارار  کننادیهاا را تبریاب مارا هدف قرار داده و آن

 (.3333 ،امیری رحمانی و معالی سیدشاود )

                                                           
1- Endoplasmic reticulum oxidoreductin 1 

2- Recovery phase 
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4-3-3-37- Bcl-2–associated athanogene 7 (BAG7) 

 BAG3. خانواده باشدیآرابیدوپسیس م RAB GTPaseهم بیان  یهااز گروه ژن BAG7ژن 

که اعما  سلولی مبتلفی اعم از  باشندیم یشده چندعملکردحفاظت 2همراه یهاگروهی از چاپرون

 BAG. خانواده دهندیاهان انجام متکثیر تا توقف رشد و مرگ سلولی را در مبمر، پستانداران و گی

که  باشندی( میدآمینهاس 331-331شده )حفاظت C-terminal BAG domain (BD)دارای ناحیه 

مولکولی )پروتئین برهمکنش کننده  یهاو چاپرون همراه یهایا چاپرون 3رابط هایینعنوان پروتئبه

در شروع  Hspاعضایی از خانواده (. 2131ویلیامز و همکاران، ) کنندی( عمل مHsc70 ،Hsp70با 

سوماتیکی توسط اکسین بیان بامیی  زاییینآندروژنز توسط گرما و گرسنگی، و نیز در طو  آغاز جن

 زاییینممکن است با کسب پتانسیل جن Hspکه بیان بامی  دهدیدارند. این نتایج نشان م

تنظیمی مهم و تحمل دما نقش  هایینها از طریق کنتر  سلولی پروتئ Hspمیکروسپور مرتبط باشد. 

نقش مهمی در  Hsc70بیان (. a2115ماراشین و همکاران، ) کنندیمهمی را در شروع آندروژنز ایفا م

ژنوم  (.2113آماتریین و همکاران، -مونزهاپلوئید دارد ) هایینگیاهان سبز از جن ییباززا

در  AtBAG6و  AtBAG4 یهاکه ژن باشدیم BAGآرابیدوپسیس حاوی هفت همولوگ از خانواده 

و نمو نقش دارند و  یرزیستیالقا شده توسط حمله پاتوژن، تنش غ یندهای، شامل فرآPCD یندهایفرآ

زای شبکه آندوپلاسمی از اج AtBAG7پستانداران شباهت عملکردی دارند.  BAG یهابنابراین با ژن

)مقاومت به گرما و سرما(  یرزیستیغ یها( در طو  سازش به تنشUPR) PCD-ER4مهم مسیر 

( و محافظت سلولی اروری UPRتانبورده ) هایینپاسخ به پروتئ دهییگنا و برای حفظ س باشدیم

 (.2131ویلیامز و همکاران، ) باشدیم

  like-transferaseNagB/RpiA/CoAپروتئین بامخانواده  -4-3-3-38

                                                           
1- Bcl-2–associated athanogene 

2- Co-chaperones 

3- Adapter proteins 

4- Endoplasmic Reticulum-Programmed Cell Death 
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است که در کلروپلاست، سیتوپلاسم و  GTP شونده بهیک پروتئین متصل NagBپروتئین 

قرار داشته و در تنظیم فعالیت متابولیکی سلو  و شروع ترجمه نقش دارد. این  eIF2B3کمپلکس 

 TAIR’s) ( در آرابیدوپسیس داردAT1G53900) eIF2Bپروتئین بیشترین شباهت را با پروتئین 

GO Annotations .)eIF2B  یک پروتئین چندزیرواحدی است که برای شروع سنتز پروتئین و تنظیم

 هاییسمتوسط مکان یاهدف کنتر  ترجمه eIF2B. باشدییوکاریوتی مزم م یهاآن در تمام سلو 

مبتلف مبصوصاً در پاسخ به تنش سلولی است و بنابراین عامل محدودکننده مهمی برای ترجمه 

گانه مستلزم . تشکیل کمپلکس سهشودیاز ریبوزوم آزاد م GDP به شکل متصل به eIF2فاکتور  است.

نوکلئوتید تباد   عامل eIF2B  .پذیردیصورت م eIF2Bاست که به کمک  GTPبا   GDPجایگزینی

eIF2-. کندیفعا  تبدیل م GTP-eIF2غیرفعا  را به  GDP-eIF2است و بنابراین  eIF2برای  2گوانین

GTP پایدار نیست مگر اینکه  شدهیلتشکMet
itRNA-Met گانه به آن برای تشکیل کمپلکس سه

 ینازهای. پروتئین کشودیمهار م eIF2توسط فسفوریلاسیون زیرواحد آلفا  یسازاین فعا متصل شود. 

مین و( را در د51Serکه اسید آمینه سرین ) شوندیمبتلف فعا  م یهامبتلفی در پاسخ به تنش

یا هم،  در هنگام کمبود آهن. کندیفسفریله م eIF2( زیرواحد آلفا terminal-Nانتهای آمینی )

را  eIF2( فعا  شده و فسفریلاسیون HRI) 3مپروتئین کینازی به نام بازدارندة ترجمة تحت کنتر  هِ

eIF2α-کمپلکس تشکیل اتصا  یافته که منجر به   eIF2Bبه eIF2 ،. در شکل فسفریلهکندیکاتالیز م

eIF2B-GDP-P (.2115پاویت، ) کندیم و بنابراین از شروع ترجمه ممانعت شودیپایداری م 

 2پروتئین شبه متالوتیونین  -4-3-3-33

کیلودالتون( و با  7تا  6غنی از سیستئین با وزن مولکولی پایین ) هایینپروتئ 4هایونینمتالوت

شود یتنظیم م هایونو سنتزشان معمومً توسط غلظت این فلزی هستند  هاییونقابلیت اتصا  به 

                                                           
1- Eukaryotic initiation factor 2B 

2- Guanine nucleotide exchange factor 

3- Haem-regulated inhibitor of translation 

4- Metallothionein 
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. این کندیرا تعیین م هایونینسولفیدریل، فعالیت متالوت یها(. وجود گروه3338تر، یپالمریچارد و )

 دارند. این اکسیدانییاثر سمی فلزات و خاصیت آنت سازییمتنوعی مانند خنث یعملکردها هاینپروتئ

در شوند. می روی سنتز و کادمیوم، مس جیوه، مانند سنگین فلزات آلودگی به پاسخ در هاپروتئین

متصل  Cdو  Zn ،Cuدو ظرفیتی مثل  هاییونسلولی به طور طبیعی به  هایینواقع این پروتئ

دارد و  مؤثری نقش ROSمحصومت  میزان کنتر  با تنش با در مواجهه هایونینمتالوت .شوندیم

فعا  اکسیژن  یهاکه به گونه سازدیها را قادر م، آنهاینخاصیت نوکلئوفیلی ایجاد شده در این پروتئ

 هاییکا راد فعالیت افت ،یونینمتالوت ژن بیان افزایش ها را از محیط خارج کنند. بامتصل شده و آن

 هاین. این پروتئیابدیم کاهش اکسیداتیو تنش از ناشی خسارت آن پی در و حاصل آزاد اکسیژن

در تمایز  هاین. این پروتئکنندیشونده به فلز روی را تنظیم ممتصل هایینعملکرد و بیوسنتز پروتئ

دار برچسبمتالوتیونین در گندم، ژن . (2111)واساک و هاسلر،  آپوپتوز نیز نقش دارند سلولی و

کسب پتانسیل جنینی  عنوان یک نشانگرو به شودیبیان م ABAبه  ( در پاسخEcMtسیستئین اولیه )

 (.2116ماراشین و همکاران، ) دهدیرا در القا آندروژنز نشان م ABAشناسایی شده است، که نقش 

 like-SNAREپروتئین بامخانواده  -4-3-3-21

 3نآداپتور کلاتری کمپلکساین پروتئین بیشترین شباهت را با پروتئین خانواده زنجیر کوچک 

(AT4G35410در آرابیدوپسیس دارد )  اندوسیتوز نقش در حمل و نقل پروتئین درون سلولی و و

وجود دارد  2دستگاه گلژی و پوشش کلاترینی وزیکو  ،AP2 آداپتور کمپلکسدر این پروتئین  .دارد

(TAIR’s GO Annotations.) آداپتور کمپلکس AP2 واسطه کلاترین نقش دارد و در اندوسیتوز به

 مسیر در هاینپروتئ انتقا  (.2114رسُی و همکاران، ) کندیهم متصل مه را ب 3فسفواینوزیتیدهایپل

 یک دارایها آن اکثر که گیردیم صورت انتقالی هاییکو وز یلهوسبه یوکاریوتی یهاسلو  ترشحی

و  غشاها روی بر وزیکو  تشکیل در دخالت پوشش پروتئینی اصلی هستند. وظیفه پروتئینی پوشش

                                                           
1- Clathrin adaptor complex small chain family protein 

2- Clathrin vesicle coat 

3- Polyphosphoinositides 
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 غشای کلاترینی در دارپوشش هاییکو . وزباشدیم انتقالی یهامولکو  حمل و شناسایی همچنین

 دوزومیآن سیستم غشایی در پروتئین انتقا  در و شوندیم تشکیل ترانس گلژی شبکه و پلاسمایی

 از طریق که شودیم تشکیل کلاترین از هایکو وز این بیرونی پوشش دارند. میه دخالت سلو 

 (.2111پیرز و همکاران، ) گرددیم متصل غشا به آداپتور کمپلکس

 3پروتئین حاوی دومین منگین -4-3-3-23

تنظیم حمل ونقل در هستند که  هایوکاریوتمشترک در تمام  یهاR-SNAREتنها  هاینمنگ

شامل دو پروتئین راساس داشتن دومین کوتاه یا دومین بلند ها بR-SNARE درون سلولی نقش دارند.

بلند  یهاVAMP( و Brevinsیا  غشایی وابسته به وزیکو  هایینکوتاه )پروتئ یهاVAMPهستند: 

(Longin) این باشندیم شانینیدر انتهای آم ایینهاسید آم 321-341شده که دومین بلند حفاظت .

 بیوشیمیایی یبرای تنظیم حمل و نقل غشا اروری هستند و بسیاری از عملکردها هایندوم

کنند یپروتئین و اتصا  درون مولکولی وساطت م -پروتئین هاییژگینشده را از طریق وبینی یشپ

 (.2114رسُی و همکاران، )

 سنتتاز  tRNA-/ پرولیلYbaKپروتئین حاوی دومین ناحیه مرتبط با  -4-3-3-22

و  YbaKتر )کوچک یها( باکتریایی و برخی از پارالوگProRS) یسنتتازها  tRNA-پرولیل

ProXتوانندی( م ProtRNA-Cys  یاProtRNA-Ala را هیدرولیز کنند. سطح  دارشدهیلبه اشتباه آس

 tRNA-aa. تشکیل باشدی( مبنای سنتز طبیعی پروتئین مtRNA-aa) tRNA-بامی آمینواسیل

را به  یدآمینهاس 21طور انتبابی یکی از که به شودیسنتتازها کاتالیز م tRNA-آمینواسیلتوسط 

tRNA ز دادن بین یرا در تمی یدآمینهاختصاصیت زیاد اس هایم. این آنزکندیجنس متصل مهم

تصحیحی  یها، واکنشیندهااند. نقش کنتر  کیفیت این فرآبسیار مشابه متحو  کرده هاییدآمینهاس

. نواحی معینی کنندی( هیدرولیز مIletRNA-Valرا )مثلاً  دارشدهیلبه اشتباه آس tRNAهستند که 

                                                           
1- Longin domain containing protein 
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سنتتازها با این عملکرد  tRNA-آمینواسیل)مناطق درجی حاوی یک جایگاه تصحیح( در بسیاری از 

ین عملکرد تصحیح در سلو  دچار ا کهی. موقعباشندیمرتبط م IIو  Iسنتتاز  tRNAدر هردو کلاس 

 هاینآمینه به پروتئ یدهایباعث اتصا  اشتباه اس دارشدهیلبه اشتباه آس یها aa-tRNAنقص باشد، 

دارای یک دومین تصحیح درونی  ProRSو ممکن است باعث کاهش رشد سلو  شوند.  شوندیم

هستند که در ژنوم وجود دارد. ژن  ProRS دومین درجی یها، همولوگybaK و proX. باشندیم

ybaK کهی، درصورتشودیباکتریایی کد م یهاطور مستقلی در تعداد زیادی از ژنومبه proX  عمدتاً در

با  Haemophilus influenzae در YbaK . ساختار بلوری پروتئینشودیژنوم یوکاریوتی یافت م

که  دهدینشان م ویتروینآزمایشات اشباهت دارد.  ProRS دومین درجی شدهبینییشساختار پ

 ProtRNA-Cysترانس هستند که قادر به هیدرولیز  کنندهیحعناصر تصح YbaKو  ProX هایینپروتئ

 ویتروینا دارشدهیل( به اشتباه آسProRSسنتز شده توسط  tRNA-aa یها)گونه ProtRNA-Ala و

Ala- و ProtRNA-Cys (یکرومومرم 23)در غلظت  H. influenzaeدر  YbaK. آنزیم باشندیم

ProtRNA پروتئین  کهیدرحال کندیرا هیدرولیز م ویترویناProX  درClostridium sticklandii  در(

 (.2115کند )روآن و سُل، یرا هیدرولیز م ProtRNA-Ala میکرومومر( 3/1 غلظت

 سوپراکسید دیسموتاز -4-3-3-23

 ،هایچرب نظیر سلولی از ترکیبات بسیاری به تنششرایط  دری تولید شده ها ROS تجمع

 و یابدیم برگ کاهش کلروفیل ، محتویزندیم صدمه اسیدها و نوکلئیک هایدرات، کربوههاینپروتئ

آنزیم  .(3385جباری و همکاران، )بینند یآسیب م سلولی یغشاها هایچرب نتیجة پراکسیداسیون در

 از سمیت آنیون سوپراکسید 2O2Hبه  2Oبا تبدیل  (SOD, EC 1.15.1.1) سوپراکسید دیسموتاز

(، CAT( تجمع یافته در محیط مستقیماً توسط کاتامز )2O2Hکاسته و سپس پراکسید هیدروژن )

)طایفی نصرآبادی و  شودیم ییزدا( تجزیه و سمPOX( و پراکسیداز )GPXگلوتاتیون پراکسیداز )

 (.3383همکاران، 
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 کاتامز -4-3-3-24

 یهاآنزیمی است که در تمام موجودات زنده از جمله سلو  (CAT, EC 1.11.1.6) کاتامز

آنتی  هاییمآنز ینترهوازی یافت شده و به عنوان یکی از مهم هاییکروارگانیسمگیاهی، جانوری و م

. در گیاهان، آنزیم کاتامز در اندامکی به نام شودیبه آب و اکسیژن م 2O2Hاکسیدانی باعث تجزیه 

 -βهمچون  یندهاییتولید شده به وسیله فرآ 2O2Hاکسیزوم قرار دارد و نقش مهمی را در حذف پر

چرب، اکسیداسیون در حین تنفس نوری و انتقا  الکترون در زنجیره تنفسی  یدهایاکسیداسیون اس

 (.3383. )طایفی نصرآبادی و همکاران، کندیایفا م هایتوکندریم

 ایجاد خشکی باعث تنش دارد. پیری نقش انداختن تعویق به خشکی و به مقاومت در کاتامز

 به منجر امر این که گرددیم اکسیژن فعا  یهاگونه فرونشانندة آنزیمی هاییستمس در اختلا 

. گرددیم هارنگدانه و تبریب سلولی غشای به خسارت نتیجه در و چربی افزایش پراکسیداسیون

 گرفته نظر در 2O2Hتجزیه  برای هابرگ کاهش توانایی عنوان بهومً معم آنزیم این فعالیت کاهش

 بازداری با معمومً که گیاه بوده در نوری تنش ایجاد نشانه آنزیم این نوری سازییرفعا غ .شودیم

 عامل است که خشکی از ناشی اکسیداتیو تنش سوء اثرات و سرآغاز است همراه دو فتوسیستم نوری

 در شرایط کاتامز فعالیت بین مثبت است. همبستگی سلولی یغشاها به خسارت و 2O2Hتجمع 

 2O2H ءآنزیم را در فرونشاندن اثرات سو اینو میزان کل کلروفیل نقش  bخشکی با میزان کلروفیل 

 (.3385و همکاران،  جباری)دهد یمنشان 

 پراکسیداز -4-3-3-25
 و کلروپلاست قرار سیتوزو  در که است اکسیدوردوکتاز یک( POX, EC 1.11.1.7)پراکسیداز 

شوری،  به گرما، مقاومت و خشکی به مقاومت . پراکسیداز درگرددیم 2O2Hتجزیه  دارد و باعث

 به نسبت پراکسیداز فعالیت خشکی شرایط تنش در .سلولی نقش دارد ها و توسعهپاتوژن به مقاومت

 از گندم بیش مقاوم هاییپژنوت در افزایش این و میزان یابدیگندم افزایش م در شرایط کنتر 
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 بیشتری کلروفیل پایداری شاخص به خشکی مقاوم ارقام نتیجه، در .باشدیم حساس هاییپژنوت

 (.3385است )جباری و همکاران،  کمتر نیز هاآن سلولی غشای بر خسارت وارده و دارند

 پراکسیداز مهِ  -4-3-3-26

از هیدروژن پراکسید به عنوان پذیرنده الکترون  م هستند کهحاوی هِ هاییمم پراکسیداز آنزهِ

 .کنندیاکسیداتیو استفاده م یهابرای کاتالیز واکنش

کیلودالتون( نقش مهم و اساسی در  451زیرواحدی با وزن مولکولی  24فریتین )یک پروتئین 

ر خود ( را در درون ساختاFe+3) 3یون فریک 4511حداکثر  تواندیذخیره آهن دارد به طوری که م

م وجود دارد. مجموعه مذکور به مبنی بر قابلیت اتصا  فریتین به گروه هِ ییهاذخیره کند. گزارش

. فعالیت باشدیو دارای خاصیت پراکسیدازی م کندینوعی جایگاه فعا  پراکسیداز را بازسازی م

که فریتین به  دهدی. مطالعات نشان مکندیم تغییر مپراکسیدازی فریتین در حضور و عدم حضور هِ

م به تنهایی دارای فعالیت پراکسیدازی بسیار پایینی است ولی تنهایی فاقد فعالیت پراکسیدازی و هِ

قابل  اکسیدانی آنتیفریتین فعالیت پراکسیدازی و  -مبعد از اتصا  به یکدیگر و ایجاد کمپلکس هِ 

 (.3333نقش دارد )رنجبر و همکاران،  اکسیداتیو حفاظت از تنش درکه  دهندیتوجهی را بروز م

 دروپروکسید گلوتاتیون پراکسیدازفسفولیپید هی -4-3-3-27

واجد ببش پروتئینی تیو  دارای نقش مهمی در واکنش  هاییمکه آنز دهدیمطالعات نشان م

 آنزیم اینگلوتاتیون پراکسیداز است.  هایماین آنز ینترفعا  اکسیژن هستند. از مهم هاییکا به راد

آزاد  هاییکا و ایجاد تعاد  بین راداکسیداتیو  تنش مقابل در حفاظت غشا قوی برای اکسیدانی آنتی

بر میزان فعالیت آنزیم گلوتاتیون  2O2Hغلظت  یر. شواهد روشنی دا  بر تأثباشدیماکسیژن 

امز )آنزیم فاقد فعالیت نسبی آنزیم کات یهاپراکسیداز وجود دارد. در آزمایشی بر روی موتانت

مورد مطالعه با افزایش غلظت آنزیم  یهادر موتانت 2O2H(، فزونی غلظت 2O2Hدهنده کاهش

                                                           
1- Ferric 
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کننده فعالیت ترکیبات ممانعت یپاشگلوتاتیون پراکسیداز همراه بود. در یک آزمایش تکمیلی محلو 

منجر به بام رفتن میزان  2O2Hآنزیم کاتامز بر روی برگ گیاهان جو، سویا و تنباکو با افزایش میزان 

ژن گلوتاتیون پراکسیداز نقش  هاییتغلظت و فعالیت آنزیم گلوتاتیون پراکسیداز گردید. از دیگر فعال

چرب به قند و تولید انرژی  یدهایدر روند تبدیل اس اکسیلیکیآن در القای فعالیت چرخه اسید گل

حفاظتی و  هاییزم، مکانهایونبی مواد و سلولی است. با توجه به نقش غشا سلولی در تباد  انتبا

نقش گلوتاتیون پراکسیداز در حفاظت غشا سلولی در شرایط تنش و جلوگیری از پراکسیداسیون 

 هاییمیزان پراکسیداسیون چرب یریگ. بر این اساس، اندازهباشدیغشایی بسیار مهم م هاییچرب

 (.3333 ،ه است )نواب پورغشایی در شرایط تنش به عنوان شاخص مقاومت مورد توج

 (FAD2) 2اسید چرب دساچوراز  -4-3-3-28

 زنده موجودات در زیستی دهنده غشاهای تشکیل اصلی اجزاء از غیراشباع، چرب یدهایاس

دارند. به  نقش سلولی پیام زیستی و غیرزیستی و انتقا  یهاگیاهی به تنش یهادر پاسخ که باشندیم

 را غشا ساختار و ترکیبات ابتدا واعیت خود، حفظ براى زنده موجود سرد، محیط عنوان مثا ، در

توسط  یراشباعغ به اشباع چرب یدهاىاس تبدیل با پلاسمایى، ترکیبات غشاى در . تغییردهدیم تغییر

 اییهم دو غشاء مناسب عملکرد و سیالیت حفظ باعث صورت این به که گرفته دساچوراز صورت آنزیم

 یباندها آن، طی در که گیردیم صورت طبق فرایندی 3چرب یدهایاس سازییراشباع. عمل غشوندیم

 سنتز گیاهان . درگرددیم ااافه آلیفاتیک اسیل هاییرهزنج به اییژهو نقاط در کربن-دوگانه کربن

 که شودیم شروع 2تغلیظ یهاواکنش از یکسری خلا  در و یدهادر پلاست یراشباعغ چرب یدهایاس

 چرب یدهایاس تجمع به منجر نهایتاً  یافته و آندوپلاسمی ادامه یا شبکه یدهاپلاست غشای در

مانند  38:2چرب  یدهای( آنزیم اصلی سنتز اسFAD2) 2اسید چرب دساچوراز . گرددیم یراشباعغ

 از غنی شدهحفاظت هاییفموتدر شبکه آندوپلاسمی است و حاوی  (CLA ,18:2) اسید لینولئیک

                                                           
1- Desaturation 

2- Condensing 
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شاهاندشتى،  کاظمى) دخیل هستند b5است که در برهمکنش با سیتوکروم هیستیدین  اسیدآمینه

 از غنی هاییفو موت است الکترون کننده تأمین b5دومین سیتوکروم (. 3331 ،امیرى و امیدى معالى

)شکری و کنند یم عمل هایمآنز نوع این به آهن یهالیگاند اتم اتصا  محل عنوان به هیستیدین

 (.3331همکاران، 

 (PDS) 3دساچورازفایتوئین  -4-3-3-23

که  کندیآنزیم فایتوئین دساچوراز )فایتوئین دهیدروژناز( را کد مدساچوراز ژن فایتوئین 

 یدها. کاروتنوئکندیکاروتن را در طو  بیوسنتز کاروتنوئید کاتالیز م-دساچوراسیون فایتوئین به زتا

 ها یافتها و جلبک، قارچهایطبیعی هستند که در گیاهان، باکتر هاییزهگروه متنوعی از رنگ

متعددی از قبیل فتوسنتز، تحمل تنش نوری و  یندهایها در فرا. در گیاهان عالی، این رنگدانهشوندیم

 رنگیعامل دهیدروژنه کردن ماده ب PDSآنزیم حرارتی و تولید هورمون آبسیزیک اسید دخالت دارند. 

دخیل در  یهااز طریق تغییر بیان ژن PDS . جهش در ژنباشدیم 2بدیل آن به لیکوپنفایتوئین و ت

( 3GAمسیر بیوسنتز کلروفیل، کاروتنوئید و جیبرلین ) یهامتابولیکی از جمله مهار اکثر ژن یرهایمس

 pds3. مقدار زیادی فایتوئین در موتانت شودیمنجر به فنوتیپ آلبینو و کوتاه قدی در آرابیدوپسیس م

 3GA. افزایش شودیم متوقف pds3و نمو کلروپلاست در مرحله پروپلاستید در موتانت  یابدیتجمع م

دهنده این است که فنوتیپ کوتاه قدی تا حدی فنوتیپ کوتاه قدی را نجات دهد که نشان تواندیم

 (.2117، و همکارانکین باشد ) GAممکن است به علت کمبود  pds3موتانت 

 Tim17/22 رواحدیز، ترانسلوکاز غشا داخلی ورودی میتوکندریایی -4-3-3-31

چند زیرواحدی  یعبور پروتئین از غشای خارجی و داخلی میتوکندری توسط ترانسلوکازها

 71پروتئین شوک حرارتی و نیروی محرکه برای جابجایی از عرض غشا داخلی توسط  شودیانجام م

                                                           
1- Phytoene desaturase 

2- Lycopene 
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موجود در غشای خارجی  هایینآن دسته از پروتئ. شودی( فراهم مmtHsp70) 3واقع در ماتریکس

که در  ییهاو آن Tom2میتوکندری که در گرفتن و عبور پروتئین از آن غشا نقش دارند به اختصار 

دو تراناسلاوکاز  .(2114، و همکارانشوند )بوری ینامیده م Tim3غشای داخلی قرار دارند 

باه  هاایان(، اتصا  پروتئTIM23و  TIM :TIM22 یهااغشاای درونای )کمپلکاس یافتهاختصااص

 گرییانجایغشاای درونای را در حالت وابساته باه پتانسایل غشاا باه عناوان تنهاا منباع انارژی م

، باه ماتریکس انتقاا  ATPهاا را در حالات وابساته باه پتانسایل غشاا و و یاا آن کننادیما

هاا اسات. پروتئین انتقالی برای اتصا  دهناده وزن مولکولای آنهاا نشاان. اعاداد کمپلکاسدهندیم

 به کمپلکاس TOMممبران، پس از خروج از کمپلکس باه غشاای داخلای و تبدیل به قطعات تراناس

TIM22 کمپلکاس اینتگارا  غشاایی . اجازایشاودیتحویال داده م TIM22 ، شاش باار از غشا

 جز را TIM22کمپلکس  منفذ که است Tim18و  Tim22 ،Tim54ز ا متشکل آن هسته وشته گذ

و باه غشاای داخلای  باشادیما Tim23و  Tim17و همولوگ  دهدیتشکیل م( Tim22) مرکزی آن

تشاکیل  پپتیادییپلا یممبران، کاه کانالی را بارای ورود سوبستراهاباا چهاار مارپیچ تراناس

بارای انتقاا  که  mtHsp70 . در ادامه(3332صادقی و همکاران، شاود )یمال متص، دهادیما

و  شودیپروتئین از عارض غشاای داخلای ماورد نیااز اسات به پروتئین انتقالی متصل م ماندهیباقا

کانا  غشای داخلی را به درون  ، پروتئین انتقالی موجود درATPهمانند یک موتور و با صرف 

که پروتئین انتقالی وارد ماتریکس شد، توالی نشانه واقع در انتهای آمینی پس از آن .کشدیماتریکس م

میتوکندریایی نیز جدا  mtHsp70ن و از پروتئی شودیآن نیز توسط نوعی پروتئاز بریده و جدا م

و )بوری  کندپیدا میبعدی خود را ین انتقالی تا خورده و ساختار سه. در نهایت، پروتئشودیم

 یهااکلاس میتوکندریایی کاه ورود یهااعملکاردی در کمپلکس یهانقاص (.2114، همکاران

علت  توانادی، ماکنندیما گرییانجایممبتلاف  یرهایرا از طریاق مسا هاایانپروتئ مشابص

                                                           
1- Matrix heat shock protein 70 

2- Translocases of the outer mitochondrial membrane 

3- Translocases of the inner mitochondrial membrane 
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صادقی و ) باشاد ایینامشابص اناواع خاصای از اختلامت میتوکندری زایییماریب هاییساممکان

 (.3332همکاران، 

 Zim17پروتئین انگشت روی نوع  -4-3-3-33

Zim17  یک پروتئین اروری در ورود پروتئین به میتوکندری بوده و درای موتیف انگشت

 .دهدیورود پروتئین به ماتریکس میتوکندری را کاهش م Zim17 فقدان .باشدیم 3روی

Tim14/Pam18  وTim44 2رکایش Zim17 فقدانبنابراین،  ،هستند Zim17  تاحدی توسط افزایش

 .شودیم جبران Pam18/Tim14 پروتئین -Jبیان 

تشاکیل  Mge1و  Pam18/Tim14 ،Pam16/Tim16 ،Tim44، mtHsp70از  PAMکمپلکس 

و  طرفاهیاکورود  ةاسات کاه نیاروی محرک mtHsp70 ایان کمپلکاس، چاپارونتة شاده کاه هسا

 Pam18/Tim14. کندیایجااد م ATPز ناشای از هیدرولیا ههزین ادار باه ماتریکاس را باجهات

 .باشدیم پروتئین به ماتریکس میتوکندری در طی ورود mtHsp70ی  ATPaseمحرک فعالیت 

 کمپلکاس Tim17-Tim23 موتور ورود است کاه باا هساته یافتهزیرواحد سازمان، Tim44ر آداپتاو

TIM23 و mtHsp70 دهادیواکناش ما. mtHsp70 از طریاق پروتئیان آداپتاور Tim44  باا

، در ATPبا  ADPمرتباط اسات. تعویاض  ATPدر یاک حالات وابساته باه  TIM23 کمپلکاس

mtHsp70نوکلئوتید،  کننادهیاض، توساط فاکتاور تعوMge1و همکارانبوری شود )ی، انجام م ،

2114.) 

 آرابیدوپسیس و برنجبیان مشترک بین های همژن -4-3-4

زایی میکروسپور های مسیر القا جنینبا ژن یانبهمی هاژن نتایج این تحقیق نشان داد که بسیاری از

متعلق به یان مشترک بهمی هاژن(. این 6-4جدو  باشند )یممشترک  بین آرابیدوپسیس و برنج

                                                           
1- Zinc finger motif 

2- Partners 
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 یدهاییز، متابولیسم لیپید و اسشده سلو ، پروتئول یزیربازدارنده مرگ برنامه عملکردی یهاگروه

ی هاژناین که آیا  شده استدر ادامه بررسی باشند. یم رسانییامآمینه، پاسخ به تنش، رونویسی و پ

 شان دارند.یپروموتری نیز در نواحی عناصر تنظیمی مشترکیان مشترک، بهم
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 آرابیدوپسیس و برنجبیان مشترک بین های همفهرست ژن -6-4جدو  

 عملکرد ژن شماره دسترسی

At1g11910  آسپارتیک پروتئینازA1 

Os05g0567100  3آسپارتیک پروتئیناز اوریزاسین 

Os11g0183900  آسپارتیک پروتئینازAsp1 

At1g11650  پروتئین متصل شونده بهRNA موت(یهافی RRM/RBD/RNP) 

Os11g0637700 RNP-1  متصل شونده بهRNA 

Os08g0412200  ناحیهRNP-1  متصل شونده بهRNA  موتیف شناسایی(RNA) 

At4g29010 خانواده انو  کوآنزیم آ هیدراتاز/ ایزومراز 

Os01g0925200 پروتئین شبه انو  کوآنزیم آ هیدراتاز 

At3g48170  10آلدهید دهیدروژنازA9 

At3g48000  2آلدهید دهیدروژنازB4 

Os01g0591000  نوکلئوتید آمید آدنین دی دهیدروژناز وابسته به نیکوتینآلدهید 

At1g09430 ATP  سیترات لیازA-3 

At1g60810 سیترات لیاز  -آدنوزین تری فسفاتA-2 

Os07g0577700 کوآنزیم آ لیگاز -سیترات لیاز/ سوکسینیل -آدنوزین تری فسفات 

At4g01610 پروتئین بام خانواده سیستئین پروتئیناز 

At4g39090  سیستئین پروتئاز خانوادهPapain 

At1g02300 پروتئین بام خانواده سیستئین پروتئیناز 

Os04g0311400  3سیستئین پروتئیناز 

Os08g0556900 سیستئین پروتئیناز 

At1g11680  سیتوکرومP450 

Os10g0525000  سیتوکرومP450 

Os01g0627400  سیتوکرومP450  مونواکسیژنازCYP72A5 

Os07g0647200  سیتوکرومP450 

At5g53900  پروتئین کیناز سرین/ ترئونینWNK 

At3g15240  پروتئین کیناز سرین/ ترئونینWNK 

Os07g0622000 کیزیآبس اسید شده با تنش اسمزی/ فعا  ترئونین کیناز سرین/ پروتئین 

Os09g0513600  پروتئین کیناز سرین/ ترئونینPBS1 

Os07g0150700 سرین/ ترئونین کیناز 

At5g04420 پروتئین بام خانواده گامکتوز اکسیداز 
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 بیان مشترک بین آرابیدوپسیس و برنجهای همفهرست ژن -6-4جدو  ادامه 

 عملکرد ژن شماره دسترسی

At2g02870  /پروتئین بام خانواده تکرار گامکتوز اکسیدازkelch 

Os03g0258900 گامکتوز اکسیداز، مرکزی 

At5g20060 پروتئین بام خانواده آلفا/ بتا هیدرومز ها 

At3g05120 پروتئین بام خانواده آلفا/ بتا هیدرومز ها 

At5g27320 پروتئین بام خانواده آلفا/ بتا هیدرومز ها 

At4g02340 پروتئین بام خانواده آلفا/ بتا هیدرومز ها 

Os07g0685500 آلفا/ بتا هیدرومز 

Os09g0520200 آلفا/ بتا هیدرومز 

Os05g0363100 آلفا/ بتا هیدرومز 

Os06g0132500 آلفا/ بتا هیدرومز 

At3g12610 ( پروتئین خانواده تکرار غنی از لوسینLRR) 

Os10g0376200 تکرار غنی از لوسین 

Os11g0515500 پروتئین تکرار جعبه  3به مهارکننده انتقا   پروتئین پاسخ(F)تکرار غنی از لوسین / 

At3g20410  3پروتئین کیناز دومین کالمودولین 

At2g11520  3سیتوپلاسمیک کیناز شبه گیرنده متصل به کالمودولین 

Os04g0284900 یمتصل شونده به کالمودولین گیاه 

Os01g0279300  3کالمودولین 

Os12g0578300 یمتصل شونده به کالمودولین گیاه 

Os05g0491100 کالمودولین 

At4g17260 پروتئین خانواده مکتات/ مامت دهیدروژناز 

Os03g0773800 اکسىمامت دهیدروژناز، گلى(  زوماmbNAD-MDH) 

At3g28480 اکسیژناز وابسته به اگزوگلوتارات/ آهن 

Os08g0480200  اگزوگلوتارات -2پروتئین بامخانواده- Fe(II) اکسیژناز 

Os01g0830500 2- اگزوگلوتارات- ( آهنIIاکسیژناز ) 

At1g53850 20S پروتئازوم آلفا زیرواحد E1 

At3g22110 20S پروتئازوم آلفا زیرواحد C1 

At3g14290 20S پروتئازوم آلفا زیرواحد E2 

At1g56450 20S  زیرواحدپروتئازوم بتا G1 

At3g22630 20S پروتئازوم بتا زیرواحد D1 
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 بیان مشترک بین آرابیدوپسیس و برنجهای همفهرست ژن -6-4جدو  ادامه 

 عملکرد ژن شماره دسترسی

At4g14800 20S پروتئازوم بتا زیرواحد D2 

Os01g0811100  3پروتئازوم زیرواحد آلفا نوع (20S  پروتئازوم آلفا زیرواحدG) 

Os02g0133800  3پروتئازوم زیرواحد آلفا نوع (20S  پروتئازوم آلفا زیرواحدF) 

Os02g0770000 20S  3پروتئازوم زیرواحد بتا 

Os03g0180400  6زیرواحد آلفا نوع ( 20پروتئازومS  پروتئازوم آلفا زیرواحدA) 

Os03g0695600  2زیرواحد بتا نوع ( 20پروتئازومS آلفا زیرواحد  پروتئازومD) 

Os05g0187000 20S 2بتا زیرواحد  پروتئازوم 

Os05g0490800  زیرواحد  3زیرواحد آلفا نوع( پروتئازومG  20آلفاS )پروتئازوم 

Os06g0643100  زیرواحد  3زیرواحد نوع( بتا پروتئازومC  20آلفاS )پروتئازوم 

Os09g0515200 20S  7پروتئازوم زیرواحد بتا 

Os11g0615700 20S  5پروتئازوم زیرواحد آلفا نوع (20S  پروتئازوم آلفا زیرواحدE) 

Os02g0770000 20S  3بتا پروتئازوم زیرواحد 

Os03g0180400  6پروتئازوم زیرواحد آلفا نوع (20S  پروتئازوم آلفا زیرواحدA) 

Os03g0387100 20S  2پروتئازوم زیرواحد آلفا 

Os05g0187000 20S  2پروتئازوم زیرواحد بتا 

Os06g0153800 20S  5پروتئازوم زیرواحد بتا 

Os09g0505600  3پروتئازوم زیرواحد بتا نوع (20S  پروتئازوم آلفا زیرواحدF) 

At5g09900 26کنندگی زیرواحد تنظیمS ( پروتئازومRPN5) 

At4g24820 26S کنندگیپروتئازوم، زیرواحد تنظیم Rpn7 

At1g09100 26S پروتئازوم آدنوزین تری فسفاتاز AAA  زیرواحدRPT5B 

Os01g0267200 ریزیرواحد تنظیم کنندگی غ ATPase 26S  34پروتئازوم 

Os02g0803700  6همولوگ زیرواحدA  26تنظیمیS  همولوگ پروتئین متصل به( پروتئازTAT) 

Os03g0243300 ریتنظیمی غ 4 رواحدیز ATPase 26S نیتیکوئیوبییمولت به پروتئازوم متصل 

Os05g0371200  ریتنظیمی غ 34زیرواحد ATPase 26S پروتئازوم 

Os06g0192600  زیرواحدAAA  26آدنوزین تری فسفاتاز ذرات تنظیم کنندگیS پروتئازوم 

Os07g0435100  زیرواحدRPN12  26پروتئازومS 

Os06g0192600  آدنوزین تری فسفاتازAAA  26ذرات تنظیم کنندگیS 3 پروتئازوم زیرواحد 

Os01g0267200  26تنظیم کنندگی غیر آدنوزین تری فسفاتاز  34زیرواحدS پروتئازوم 

Os01g0316800  زیرواحدDSS1  26مجموعهS پروتئازوم 
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 بیان مشترک بین آرابیدوپسیس و برنجهای همفهرست ژن -6-4جدو  ادامه 

 عملکرد ژن شماره دسترسی

Os02g0803700  6همولوگ زیرواحدA  26تنظیمیS همولوگ پروتئینی متصل( به  پروتئازومTAT) 

Os05g0371200  26تنظیم کنندگی غیر آدنوزین تری فسفاتاز  34زیرواحدS پروتئازوم 

Os07g0691800 26S  پروتئازوم زیرواحدAtRPT2a 

At5g16440 ایزوپنتنیل دی فسفات ایزومراز 

Os05g0413400 3فسفات ایزومراز  ایزوپنتنیل دی 

At1g47830  پروتئین بام خانواده شبهSNARE 

Os08g0440000 v-SNARE  واسطه مسیر انتقا  وزیکو 

At5g47120  بازدارندهBax1 (BI-1) 

Os02g0125300  بازدارندهBax1 (BI-1) 

At3g57090 ( پروتئین بام خانواده شبه تترا تریکوپپتیدTPR) 

Os05g0383000  شبه تتراتریکوپپتیدمارپیچ 

At1g18210  پروتئین خانوادهEF-hand متصل به کلسیم 

Os06g0609600 EF-Hand 

Os03g0769500 EF-Hand 

Os09g0483500  پروتئین خانوادهEF-hand متصل به کلسیم 

At2g30950  خانوادهFtsH پروتئاز خارج سلولی 

At1g50250 FtsH  3پروتئاز 

Os06g0669400 FtsH پروتئاز (VAR2) ،پروتئاز وابسته به روی 

Os02g0649700  پپتیدازM41 ،FtsH خارج سلولی 

At1g49970   زیرواحد پروتئولیتیک CLP 3پروتئاز   

Os02g0634500  زیرواحد پروتئولیتیکClp  پروتئاز وابسته بهATP (Clp )اندوپپتیداز 

At3g27820  4مونو دهیدروآسکوربات ردوکتاز 

At3g52880  3مونو دهیدروآسکوربات ردوکتاز 

Os02g0707100 مونو دهیدروآسکوربات ردوکتاز، ایزوآنزیم گیاهچه 

At5g06130  پروتئین چاپرونdnaJ 

Os07g0626400  پروتئین چاپرونdnaJ 

At5g44000  پروتئین خانواده گلوتاتیونS- ترانسفراز 

At3g62760  پروتئین خانواده گلوتاتیونS- ترانسفراز 

Os04g0435500  گلوتاتیونS- ترانسفراز، انتهای آمینی 
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 بیان مشترک بین آرابیدوپسیس و برنجهای همفهرست ژن -6-4جدو  ادامه 

 عملکرد ژن شماره دسترسی

Os12g0210200  گلوتاتیونS-  38ترانسفراز 

Os08g0558200  گلوتاتیونS- ترانسفراز، انتهای آمینی 

Os10g0525400  گلوتاتیونS-  33ترانسفراز (GSTU31) 

At1g78140  پروتئین بام خانواده متیل ترانسفراز های وابسته بهS- آدنوزیل-L- متیونین 

Os06g0244000  کربوکسیل متیل ترانسفراز وابسته بهS- آدنوزیل- L- متیونین 

At5g27280  پروتئین انگشت روی نوعZim17 

Os07g0501900 انگشت روی 

Os12g0631200 انگشت روی، نوع حلقه 

Os03g0854100  پروتئینZIGA2  حاوی انگشت روی شبهARF GAP 

Os02g0195600  انگشت روی، نوعA20 

Os09g0511500 انگشت روی، نوع حلقه 

Os01g0343300  انگشت روی، نوعGATA 

Os09g0243200 انگشت روی، نوع حلقه 

At4g05150  پروتئین خانوادهOcticosapeptide/Phox/Bem1p 

Os12g0594300  پروتئین کیناز حاوی دومینOcticosapeptide/Phox/Bem1p 

At5g66880 3 یریپروتئین کیناز مرتبط با ساکارز غیر تبم (SNF1) 

Os07g0236800  7پروتئین غیر تبمیری ساکارز (Snf7) 

At3g16740  جعبهF های برهمکنش وابسته حاوی پروتئینو دومین 

Os01g0647000  جعبهF شبه سیکلین 

Os07g0195300  جعبهF شبه سیکلین 

Os11g0155100  جعبهF شبه سیکلین 

Os11g0515500 پروتئین تکرار جعبه  3انتقا   به مهارکننده پروتئین پاسخ(F)تکرار غنی از لوسین / 

At3g55450  شبهPBS1 

Os09g0513600  پروتئین کیناز سرین/ ترئونینPBS1 
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 یانبهم یهاعناصر تنظیمی مشترک در مجموعه ژن شناسایی -4-3-5

 بانک اطلاعاتی Signal Scanافزار نرم توسط Motif samplerافزار از نرم حاصل نتایج ارزیابی

PLACE پروموتر مجموعه  وتحلیلیهنتایج تجز. مشبص گردید هایفانجام شد و نقش کارکردی موت

 یهابین ژننمود که  را مشبص مبتلف موتیف 47 آرابیدوپسیس و برنج درمجموع یانبهم یهاژن

تنظیمی مشترک شامل  هاییف(. این موت7-4)جدو   ها مشترک بودندآن یانبهم یهااصلی و ژن

(، 3-4مسئو  دفاع گیاهی )جدو   هاییف(، موت8-4دهنده به نور )جدو  پاسخ هاییفموت

 ( بودند.33-4( و سایر عناصر )جدو  31-4غیر زیستی )جدو   یهادهنده به تنشپاسخ هاییفموت

 .( نشان داده شده است+با علامت ) یانبهم یهادر مجموعه ژن هایفوجود هر یک از موت

در  هاژن این نقش بر تأییدی غیر زیستی یژهوهای زیستی و بهتنشر د دخیل عناصر وجود

 ایجاد در دخیل هاییفموت که داد نشان پروموتر توالی وتحلیلیهایج تجزتنش مانیتو  است. نت

گردد. می مقاومت ایجاد باعث که داشته وجود هادر این ژن زیستی و غیر زیستی هایتنش به مقاومت

عناصر مسئو  دفاع گیاهی شامل عنصر پاسخ به اتیلن، عنصر پاسخ به اکسین، عنصر اختصاصی وجود 

 مورد بررسی، نقش یهاژن پروموتر، عنصر پاسخ به پاتوژن و عنصر پاسخ به جاسمونیک اسید در 3اندام

 سرما، خشکی، نور، به وجود عناصر پاسخ و زیستی هایتنش برابر در گیاه دفاع در را هاژن این

شوری هوازی و بی شرایط پرولین و اسمومریتی کم،اسید، گرسنگی قندی،  جیبرلیک اسید، آبسیزیک

در ادامه به بررسی برخی از این  دهند.می نشان غیر زیستی هایتنش به پاسخ در را هاآن نقش

 پردازیم.یمها یفموت

 دهنده به نورپاسخهای یفموت -4-3-5-3

شامل سه گروه گیرنده نوری برای درک و  اییچیدهگیاهان عالی دارای سیستم بیوشیمیایی پ

 یهاپاسخ .اشعه ماوراءبنفش هاییرندهآبی و گ نور هاییرنده، گهایتوکروم: فباشندیپاسخ به نور م

                                                           
1- Organ-specific element 
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و  یی، نورگرایروزشبانه هاییتمو نمو بذر، ر یدهمتعددی شامل نمو کلروپلاست، گل یندهاینوری فرآ

ژن  در پروموتر promoter 10- موتیف (.2131، و همکارانابراهیم ) دهندیقرار م یررا تحت تأثغیره 

psbD  شونده به مرکز واکنش فتوسیستم و کد کننده پروتئین متصل یافت شده استکلروپلاست جو

II نور آبی، سفید و و با  باشدیکلروفیل مUV-A (.2113، و همکارانشود )تام یفعا  م 

( و Lycopersicon esculentumی )فرنگگوجه rbcSدر پروموتر ژن  I-boxموتیف 

ی )از فرنگگوجه LeMYB1( و محل اتصا  3331آرابیدوپسیس یافت شده است )دونالد و کاشمُر، 

 (.3333، و همکارانباشد )رز یم( myb-likeهای ینپروتئاعضای گروه جدیدی از 

کد کننده  GAPBآرابیدوپسیس یافت شده است. ژن  GAPBدر پروموتر ژن  Tbox موتیف

منجر به  Tboxباشد. جهش در یم( GADPHفسفات دهیدروژناز )-3-گلیسر آلدهید B واحدیرز

 (.2113، و همکارانشود )چان یمکاهش رونویسی ژن فعا  شده با نور 

، و همکاراناُچوآ -؛ لُپز3335، و همکاراندر پاسخ به نور نقش دارد )سیسا  G-boxموتیف 

از یک سیس المنت  اینمونهنیز ( ABREیزیک اسید )دهنده به آبسعنصر پاسخ(. علاوه بر این، 2117

باشد. مطالعات جهش و حذف می G-box [(C/A)ACG(T/C)G(T/C/G)]گسترده حاوی توالی هسته 

 ABREهای حاوی برای عملکرد ژن G-boxدهد که اگرچه نشان می ABRE حاوی یدر پروموترها

ها در به همراه سایر سیس المنت G-boxکافی نیست.  ABAبرای تشبیص سیگنا  اروری است اما 

های تنظیمی تری که به همراه پروتئینو در جلب عامل رونویسی عمومی ABAدهی به اعطای پاسخ

 (.2131، و همکارانابراهیم کند نقش دارد )عمل می IIپلیمراز  RNAاختصاصی برای فعالیت 

GT1-motif (GGTTAA محل اتصا  عامل پروتئین )ی اهستهGT-1 ( نبودPisum sativum )

 rbcS-3Aی رونویسی وابسته به نور ژن سازفعا های مزم برای یتوالباشد و با یم rbcSژن  box IIبه 

 (.3388، و همکارانباشد )گرین یممرتبط 
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فنیل آمنین آمونیا لیاز  یها( ژنBox Lو  Box P ،Box Aیکی از سه موتیف ) Box Aموتیف 

(PAL; EC 4.3.1.5 گیاه جعفری است )این عناصر برای  به الیسیتور یا نور نقش دارد. یدهو در پاسخ

 (.3335، و همکاران)مگیمان  اما کافی نیستند اندیتوسط نور ارور PALژن  یسازفعا 

 مسئو  دفاع گیاهی هاییفموت -4-3-5-2

اکسین، جاسمونیک شده در این تحقیق مانند عناصر پاسخ به ییشناساهای یفموتبرخی از 

(، الیسیتور قارچی و غیره مسئو  GCC box(، پاتوژن و اتیلن )GT1-motifاسید، پاتوژن و شوری )

 باشند.یمی زیستی و غیر زیستی هاتنشی دفاعی گیاهان در برابر هاژنبیان 

سلولی و نموی گیاهان مانند تقسیم سلولی، طویل شدن  یندهایاکسین نقش مهمی در فرآ

، و همکارانابراهیم )دارد پیری و  3گرایش، سلولی، تمایز سلولی، تشکیل ریشه، غالبیت انتهایی

 این هورمون که است کرده مشبص اکسین عمل کردن روشن برای اولیه مولکولی رویدادهای. (2131

 بهدهنده پاسخ ژن چندین راستا این در و کندیم القا ژن بیان با ارتباط در را سریعی و خاص تغییرات

و  SAUR ،GH3ژنی  خانواده 3 شدهمشبص موارد بیشترین. ازجمله است شده شناسایی اکسین

AUX/IAA شوندیم القا اکسین به پاسخ درسرعت به که هستند .TGTCTC  وCATATG  در ابتدا

 کهیطوربه شد شناسایی سویا SAUR 15A (Up RNA-Auxin Small)پروموتر ژن  NDEدر عنصر 

 (.3334، و همکارانداشت )لی  پی در راها رونوشت سریع تجمع اکسین از کمی تیمار از پس

پاسخ با  یهادر پروموتر ژن TGTCTC( با توالی AuxREیس )آرابیدوپساکسین  بهدهنده پاسخ عنصر

ها در پاسخ به محرک ساعت توسط سلو  5/1-2و گذرا در ظرف  عاًیکه سر ییها)ژن 2زود به اکسین

 (.3334، و همکاران لئو) سویا وجود دارد GH3پروموتر  D4و  D1( و در عنصر شوندیمحیطی بیان م

 rolB Agrobacteriumتوتون( در ژن  Dof)پروتئین  NtBBF1جایگاه اتصا   ACTTTAتوالی 

rhizogenes  (.3333، و همکاران)بومن  باشدیماست و برای بیان اختصاصی بافت و القا اکسین مزم 

                                                           
1- Tropism 

2- Primary/early auxin response genes 
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باشد. عنصر یم( MeJAرسانی تنش در گیاهان متیل جاسمونات )یامپی مهم هامولکو یکی از 

MeJA  ی و الپهتکبه زخم و پاتوژن در گیاهان  دهندهپاسخی هاژنبسیاری از  5'در نواحی تنظیمی

( اثرات فیزیولوژیکی MeJA)جاسمونیک اسید و متیل استر آن،  هاجاسموناتشود. یمی یافت ادولپه

ای گیاهی و یرهذخهای ینپروتئی بذر، القا افزایش زنجوانهفراوانی مانند افزایش پیری برگ، مهار 

باعث  MeJAزایی در گیاهان دارد. ینجنهای فراوان اواخر ینپروتئی کد کننده ها mRNAافزایش 

های غنی از پرولین ینپروتئیپوکسیژناز و ل، PI-2پروتئیناز  مهارکنندههایی مانند یمآنزالقا بیان 

 (.2131، و همکارانابراهیم )باشند یمهای دفاع شیمیایی گیاهان دخیل یسممکانشود که در یم

فرنگی  ( گوجهproteinase inhibitor II) pin2ی هامسئو  القای جاسمونات در ژن T/G-boxموتیف 

و  bHLH-Leu zipper JAMYC2های باشد. پروتئین( میLeucine aminopeptidase) LAPو 

JAMYC10  قادر به تشبیص موتیفT/G-box (.2114، و همکارانبوتر باشند )می 

GT1 motif  با توالیGAAAAA  در پروموتر ایزوفرمCaM ( سویاSCaM-4 یافت شده است )

(. این موتیف 2114، و همکاراندر پاسخ به پاتوژن و شوری نقش دارد )پارک  SCaM-4و در بیان ژن 

 در این تحقیق وجود دارد. شدهیبررس انیبهمی هاژندر تمام مجموعه 

 تنظیمی هایتوالی ترینمهم از یکی GCCGCCبا توالی  GCC-box تنظیمی المنت سیس

 PR4و  PDF1.2، Thi2.1دهنده به پاتوژن مانند پاسخ یهاژن پروموتری ناحیه در شدهشناخته

، و همکاران؛ بران 3335، و همکارانسیسا ) کندمی مدیریت ژن بیان در را اتیلن اثر کهباشد یم

 هاییسممکان در اتیلن بازدارندگی اثر رغمکه علی است آن از حاکی علمی هاییافته اخیراً  (.2113

و مو کند ) نقش ایفای سلولی تقسیم در محرک یک عنوانبه تواندمی هورمون این نمو، و رشد

رسانی یامپکند. یماتیلن یک هورمون گازی است که رشد و نمو گیاهان را تنظیم  (.2113، همکاران

یرزنده )خشکی و غی زنده )زخم و پاتوژن(، هاتنشاتیلن نقش مهمی در پاسخ گیاهان به برخی از 

عدم تعاد  اسمزی( و شرایط محیطی )رسیدگی میوه و پیری( دارد. پاسخ گیاهان به اتیلن با تغییرات 
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 5'در نواحی  شدهحفاظت( EREبه اتیلن ) دهندهپاسخچشمگیری در بیان ژن همراه است و عناصر 

دارای  ERE( هستند. ERFبه اتیلن ) دهندهپاسخبه عنصر  شوندهمتصلمحل اتصا  عامل  هاژناین 

 (.2131، و همکارانباشد )ابراهیم یم A(A/T)TTCAAAبا توالی  bp8یک موتیف 

و  PR1-1 یپروموترها W2و  W1( توالی توافقی عناصر ElREدهنده به الیسیتور )عنصر پاسخ

PR1-2 ( جعفریPetroselinum crispumم )باشدی .Box W1  وBox W2 محل اتصا   یبترتبه

WRKY1  وWRKY2  .هستندBox W1  ژنWRKY1 به الیسیتور نقش دارد یدهجعفری در پاسخ 

یا  و زیستی منشأ با ترکیباتی یسیتورهاال (.3333؛ اولگم و همکاران، 3336راشتون و همکاران، )

 هاییتمتابول تشکیل القای باعث دفاعی هاییسممکان کردن طریق فعا  از که هستند یرزیستیغ

 سلو  در سریع دفاعی یهاپاسخ، الیسیتور درک دنبا  به .شوندیم حساسیتی فوق یهاپاسخ و ثانویه

(، ROS) ی فعا  اکسیژنهاگونه تولید پلاسمایی، غشای عرض از یونی جریانات افزایش نظیر گیاهی

 در ساختاری تغییرات ،ی مانند اتیلن، جاسمونیک اسید و سالیسیلیک اسیددفاعی هاژن یسازفعا 

 .(2115، و همکارانجو )افتد یم اتفاق هایتوآلکسینف سنتز و سلولی دیواره

 غیر زیستی یهادهنده به تنشپاسخ هاییفموت -4-3-5-3

پاسخ به در این تحقیق مانند عناصر پاسخ به اسید آبسیزیک،  شدهییشناسا هاییفبرخی از موت

( و PRE، پاسخ به پرولین )یهوازیشرایط ب، پاسخ به MYCجیبرلین، جایگاه اتصا  عامل رونویسی 

و غیره مسئو  بیان ژن  CRT/DREهسته موتیف اسمومریتی کم، پاسخ به کم آبی، پاسخ به سرما و 

 .باشندیغیر زیستی م یهادر برابر تنش

 تولید سطح باشد.یم اسید آبسیزیکبه نور و  دهندهپاسخ( عنصر CACGTG) G-boxموتیف 

 در آبسیزیک اسید سطح واقع دارد. در هاتنشاز  برخی به پاسخ در کلیدی نقش اسید آبسیزیک

 تغییر همواره شوری و خشکی تنش به ویژه محیطی، تغییرات به در پاسخ ایگسترده طور به گیاهان
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 باشند،می دخیل تنش به پاسخ در هایی کهژن از زیادی تعداد (.2117، و همکارانسکی ) کندیم

 .(2117شینوزاکی،  -شینوزاکی و یاماگوچی)یابد می کاهش یا افزایش ABAوسیله  به بیانشان

بذر،  یزننمو گیاهی شامل جوانه یندهایجیبرلین هورمون گیاهی مهمی است که بسیاری از فرآ

. جیبرلین از طریق سست کردن کندیها، گلدهی و نمو بذر را کنتر  متوسعه برگ و طویل شدن ساقه

بذر ایفا  یزناند )آلورون و تستا( نقش مهمی را در تحریک جوانهکه جنین را احاطه کرده ییهابافت

 واسطه آن سیگنا  جیبرلیک اسیدمکانیسمی که در گیاهان به (.2131، و همکارانابراهیم )کند یم

(GA) ز تنظیم با استفاده از بیان اختصاصی آلورون مطالعه شده است. آنالی یابدیو انتقا  مشده  درک

GA مشبصبه جیبرلین را  یدهبرای پاسخ مستعد یهاسیس المنت، آمیلاز-آلفا یپروموترها 

و  GARE3 (CCTTTT) ،CARE2 (CAACTC) هاییفها شامل موت. این سیس المنتکندیم

TATCCA باشندیم. GARE آمیلاز برنج -و در پروموتر ژن آلفا استدر مهار قند دخیل  یاتااندازه

(RAmy1A( ) و 3338، و همکارانموریتا )آمیلاز-آلفا ( جوAmy2/32b در پاسخ به )GA یهاهیدر م 

-REPدر پروموتر ژن سیستئین پروتئیناز برنج ) CARE(. 2112، و همکارانمنا ) شودیآلورون القا م

و  شودیمیافت  آمیلاز برنج-در پروموتر ژن آلفا TATCCA (.2113ساتو و یاموچی، ) ( وجود دارد1

که در تنظیم قندی و هورمونی بیان  باشدیم OsMYBS3و  OsMYBS1 ،OsMYBS2جایگاه اتصا  

 آمیلاز برنج-آلفادر ژن  TATCCAY(. موتیف 2112آمیلاز نقش دارند )لو و همکاران، -آلفا ژن

(RAmy3D مسئو  مهار قند )(.3338)تویوفوکو و همکاران،  باشدیم 

CATGTG ،CACATG  وCACCTG  جایگاه اتصا  عامل رونویسیMYC باشندیم 

داخلی ساخته  ABAپس از تجمع  MYCهای . پروتئین(3337شینوزاکی،  -شینوزاکی و یاماگوچی)

 وتحلیلیهها در مرحله آخر پاسخ به تنش است. بر اساس تجزدهنده نقش آنشوند که نشانمی

هایی مثل شده است که ژن کنند مشبصرا بیشتر بیان می MYCکه  اییبتهریزآرایه گیاهان ترار

                                                           
1- Gibbrellic acid responsive element 

2- CAACTC regulatory element 
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 هستند MYCهای هدف ژن (JA) یا جاسمونیک اسید ABAهای حساس به الکل دهیدروژناز و ژن

 های تراریبتهدر بوته AtMYC2های (. بیان بیشتر ژن3336شینوزاکی،  -شینوزاکی و یاماگوچی)

شود. های اسموتیک مینشو بهبود تحمل ت ABA، سبب فنوتیپ حساسیت زیاد به آرابیدوپسیس

شده هستند که در گیاهان حفاظت کنندهیم، اعضا یک سیستم تنظAtMYC2عوامل رونویسی 

و استوکینگر کند )نقش کلیدی ایفا می ژن دفاعی حساس به جاسمونیک اسید یسازدر فعا  یادولپه

تنش  رسانییامتنش زنده و پ رسانییام(. بر اساس این نتایج، احتما  تداخل میان پ3337همکاران، 

 شود.می تریقو یرزندهغ

( 2115و همکاران، هوازی در مسیر تبمیر نقش دارد )موهانتی یببه شرایط  دهندهپاسخعنصر 

در گیاه  ADH2و  ADH1ی هاژنو به عنوان مثا  در پروموتر ژن الکل دهیدروژناز ذرت قرار دارد. 

در شرایط غیر تنش خاموش بوده و یا دارای  هاژننند. این کیمهوازی را کد یبهای ینپروتئذرت 

فعا   3قرارگیری در شرایط تنش کمبود اکسیژن محضبه هاآنبیان بسیار پایینی هستند و رونویسی 

 (.3333)پل و فر ،  شودیم

( در پروموتر ژن پرولین دهیدروژناز PRE) 2به پرولین یا اسمومریتی کم دهندهپاسخعنصر 

(ProDH آرابیدوپسیس یافت شده است. هسته )bp-3  توالیACTCATCCT  ژن  مؤثربرای بیان

ProDH  در پاسخ بهL-  (. 2112و همکاران، باشد )ساتو یمپرولین و اسمومریتی کم اروریPRE 

 ProDHرونویسی ژن  کنندهفعا  bZIPعوامل رونویسی  ATB2است. زیرگروه  ATB2جایگاه اتصا  

 (.2114و همکاران، باشد )ساتو یمیتی کم در شرایط اسمومر

 یانبهمی هاژنشناسایی شده در مجموعه  سایر عناصر -4-3-5-4

 ،TATA boxشامل  یانبهای همعناصر شناسایی شده در مجموعه ژن ینتربرخی دیگر از مهم

گندم،  H4و  H3هیستون  یهاموتیف هگزامر ژن، Aسیگنا  پلی ، RY repeat ،S1F boxموتیف 

                                                           
1- Hypoxia 

2- Hypoosmolarity 
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SEF3 motif موتیف ،BS1 ،TGACGT motif ،CPBCSPORتنظیم فیتوکروم ، ،Q-element  و

 .میپردازی. در ادامه به شرح مبتصر برخی از این موتیف ها مباشدیغیره م

TATA box  5'در ناحیه بامدست ( ژن گلوتامین سنتتاز نبودPisum sativum یافت شده )

، یک یا دو توالی کوتاه یبرداردر ناحیه بامدست مکان شروع نسبه(. 3335و همکاران، تجادن است )

دخالت  یبردارهای یوکاریوتی متداو  است و در فرآیند معمو  نسبهقرار دارد که در بسیاری از ژن

بیشتر از  3یا جعبه گلدبرگ هاگنس TATAهای خاص، خصوصیات توالی جعبه دارد. در میان توالی

نوکلئوتیدی در بامدست مکان شروع  -31تا  -25این توالی معمومً در ناحیه همه مشبص شده است. 

است  یازند مور های یوکاریوتیهای گیاهی و جانوری قرار دارد. این توالی برای بیان صحیح ژنتمام ژن

 (.3382 ،)چاوم

خاصی در  یهامیآنز ریهستند که تحت تأث ییهانی(، پروتئهاستونی)ه یاهسته یهانیپروتئ

را  هاستونیفسفات و استیل بر روی ه یهااتصا  یا انفصا  گروه هامیاین آنز. رندیگیسلو  قرار م

یک سرین است. گروه هیدروکسیل  -Nانتهای  نهیدآمی، اسH4. برای مثا  در هیستون شوندیسبب م

یک پروتئین کیناز خاص، با یک گروه فسفات  لهیوسموجود بر روی این سرین در موارد خاص به

تغییر یابد.  -3+ به 3از  H4هیستون  -Nکه بار انتهای  شودی. این عمل باعث مشودیجایگزین م

لیزین قرار گرفته است. این چهار  نهیدآمیچهار اس H4هیستون  -Nهمچنین در ناحیه انتهایی 

مجموع اعما   تاًی. نهاشوندیقابل برگشت استیله م طورخاص به یک آنزیم استیلاز لهیوسبه نهیدآمیاس

از  H4که بار این قسمت از هیستون  شودیباعث م H4فسفریلاسیون و استیلاسیون انتهای هیستون 

به  هاستونیبه هیستون و همچنین اتصا  ه DNAتغییر یابد. این تغییر بار در اتصا   -2+ به 5

احتمامً نقش اصلی تنظیمی بر روی  H4و این تغییر خصوصیت هیستون  گذاردیم ریهمدیگر، تأث

 (.3386 ،دارد )امتیازی یبردارو نسبه یهمانندساز

                                                           
1- Goldberg Hogness box 
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 napA( ژن G-boxو  RY repeatای حاوی دو )مجموعه RY/G boxدر  RY repeatموتیف 

 (.2111؛ 3333ان، ازکورا و همکارباشد )کلزا یافت شده است و برای بیان ژن اختصاصی بذر مزم می

للیور ( سویا )Gy2ژن گلایسینین ) 5'در ناحیه  Legumin box( یا CATGCAY) RY repeatموتیف 

 (.3334و بیچی،  وارای)فوج سازی بذر سویا وجود داردذخیره های پروتئین( و ژن3332و همکاران، 

S1F box های در ژنRPS1  وRPL21 ( اسفناجSpinacia oleracea به ترتیب کد کننده )

در کاهش تنظیم  و بودهمنفی  یعنصر S1F boxباشد. ریبوزومی پلاستید می L21و  S1پروتئین 

 (.3333؛ مگرانج و همکاران، 3332جو و همکاران، ) داردنقش  RPL21و  RPS1 یهاژن پروموتر

 Eucalyptus( اکالیپتوس )CCR (Cinnamoyl-CoA reductaseدر پروموتر ژن  BS1ف موتی

gunnii( وجود دارد و در بیان آوندی نقش دارد ) 2111و همکاران، مکامب.) 

شرایط درون  صا  پروتئین وابسته به سیتوکینینتوالی مهم برای ات CPBCSPORموتیف 

( در خیار NADPH-Protochlorophyllide Oxidoreductase) PORژن  5'در ناحیه  ایشیشه

(Cucumis sativus L.م )(.2115فوسادا و همکاران، ) باشدی 

یافت شده است و برای  Vigna mungo( Amyآمیلاز )-در پروموتر ژن آلفا TGACGT موتیف

 (.2113یاموچی، ) باشدیزده مزم مبذور جوانه یهالدونیآمیلاز در کوت-بیان سطح بامی آلفا

 5'بامدست  در شدهافتی(، توالی توافقی SEF3جایگاه اتصا  عامل جنینی سویا ) SEF3 موتیف

 (.3333؛ لسارد و همکاران، 3383آلن و همکاران، ) باشدی( م7S globulin) beta-conglycininژن 

Q-element ژن ر در پروموتZM13 دانه گرده ذرت ( همولوگ ژنLAT52 گوجه ) قرار دارد و در

 (.3338و همکاران، همیلتن ) دخیل است آن بیان افزایش
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 یانبهم یهاشناسایی شده در مجموعه ژن هاییفنقش کارکردی موت -7-4جدو  

 کد دسترسی عملکرد موتیف توالی موتیف

TATTCT  موتیفpsbD )کلروپلاست )تنظیم شده با نور S000392 

TGTCTC ( پاسخ به اکسینARF) S000270 

CACGTG 
 (، G-box)، پاسخ به نور (G-box)هسته اسید آبسیزیک پاسخ به 

 CBF3جایگاه اتصا  
S000042 

TATTAG CPBCSPOR S000491 

GGTTAA ( پاسخ به نورGT-1 motif) S000125 

GAAAAA ( پاسخ به پاتوژن و شوریGT-1 motif) S000453 

CCGTCG  تنظیم کننده بیان ژن هیستونH4 S000146 

CCGAAA ( پاسخ به دمای پایینLTRE-1یا پاسخ به سرما ) S000250 

CATGTG  جایگاه اتصا  عامل رونویسیMYC )تنظیم شده با خشکی( S000413 

CACATG  جایگاه اتصا  عامل رونویسیMYC پاسخ به اسید آبسیزیک() S000174 

AAAGAT  اختصاصی گره ریشه، موتیف ژنNODالقا بیان ریشه آلوده ، S000461 

ACTTTA   جایگاه اتصاNtBBF1  پروتئین(Dof) S000273 

AAAGAT  اختصاصی گره ریشه، موتیف ژنNODالقا بیان ریشه آلوده ، S000467 

AATAAA  سیگنا  پلیA S000080 

AATAAT  سیگنا  پلیA S000088 

CCTTTT 
 ( و مهار قند، GAREپاسخ به جیبرلین )

 BPBF (Barley P-box binding factor)جایگاه اتصا  
S000259 

CACCTG   جایگاه اتصاAtRAV1 S000315 

TTATCC )اختصاصی جوانه جانبی )عنصر مهار قند S000470 

TTATTT TATA-box S000203 

TATCCA پاسخ به جیبرلین و گرسنگی قند S000403 

TACGTA (A-box( )ACGTA box) S000130 

GACGTC (C-box( )ACGTC box) S000131 

CAACTC ( پاسخ به جیبرلینCARE-motif( )GARE) S000421 

TAACTG  پاسخ به تنش خشکی و اتصا  بهMYB S000177 
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 یانبهم یهاشناسایی شده در مجموعه ژن هاییفنقش کارکردی موت -7-4ادامه جدو  

 کد دسترسی عملکرد موتیف توالی موتیف

CCGTCC ( مرتبط در فعا  سازی مریستم، پاسخ به الیسیتور یا نورBox A) S000137 

AACCAA ( تنظیم فیتوکرومREalpha در پروموتر ژن )Lhcb21 (Lemna gibba) S000362 

CATGCA ( بیان اختصاصی بذرRY repeat) S000264 

AACGTG ( القا جاسموناتT/G-box( )JARE) S000458 

ACTTTG ( پاسخ به نورT-box) S000383 

GATAAG  پاسخ به نور(I-box) S000124 

ACTCAT ( پاسخ به پرولینPREو اسمومریتی کم ) S000450 

AACCCA SEF3 motif S000115 

AGCAGC های بیموتیف پروموتر ژن( هوازی دخیل در مسیر تبمیریARE) S000478 

ATAGAA  موتیف یافت شده در پروموتر ژنatpB ( پلاستیدBox II) S000296 

AGCGGG ( بیان آوندیBS1) S000352 

ATGGTA S1F box S000223 

AACGTT (ACGTT box) T-box S000132 

ACGTCA های هیستون موتیف هگزامر ژنH3  وH4 گندم S000053 

TGACGT TGACGT motif S000377 

GTCGAC  هسته موتیف( پاسخ به دمای پایینCRT/DRE) S000411 

GCCGCC  هستهGCC-box در ژن( های پاسخ به پاتوژن، پاسخ به اتیلنERE) S000430 

TGCAGG اینترون -نقطه اتصا  پیوندهای اگزون S000086 

CATATG ( پاسخ به اکسینARF) S000370 

ACCGAC )پاسخ به کم آبی )تنظیم شده با اسید آبسیزیک و خشکی S000402 

AGGTCA Q-element  ژن ZM13 دانه گرده ذرت S000254 

TTGACC ( پاسخ به الیسیتورElRE) S000142 

CGGATA  تنظیم( فیتوکرومREbeta در پروموتر ژن )Lhcb21 (Lemna gibba) S000363 
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 ردهنده به نوپاسخ هاییفموت -8-4جدو  

شماره دسترسی 

 ژن
-10 promoter 

element 
G-box 

پاسخ به نور 

(GT-1 motif) 
T-box I-box Box A 

At1g11910 + + + 
   

Os05g0567100 
 

+ 
 

+ 
 

+ 

At1g16920 + 
   

+ 
 

Os06g0551400 
  

+ 
   

At1g30270 + 
   

+ 
 

Os07g0150700 + 
    

+ 

At1g53850 + 
     

Os11g0615700 + + 
   

+ 

At1g77120 + + + 
   

Os11g0210500 
      

At2g30950 + 
 

+ + + 
 

Os06g0669400 + 
   

+ + 

At3g62760 + + 
    

Os01g0371200 
 

+ + 
 

+ 
 

At4g39090 + + + + + 
 

Os04g0311400 + 
 

+ + 
  

At05g047120 + + + + 
 

+ 

Os02g0125300 
 

+ 
 

+ 
  

Os02g0205300 
 

+ 
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 گیاهی دفاع مسئو  هایموتیف -3-4 جدو 

شماره دسترسی 

 ژن

پاسخ به 

 اکسین

پاسخ به آلودگی 

 گره ریشه

  NtBBF1جایگاه اتصا  

 پاسخ به اکسین(اختصاصی بافت، )

پاسخ به 

 جاسمونیک اسید

پاسخ به پاتوژن و 

 (GCC-boxاتیلن )

پاسخ به پاتوژن و 

 (GT-1 motifشوری )

پاسخ به 

 الیسیتور قارچی
At1g11910 + + +     +   

Os05g0567100     + +   +   

At1g16920   + +     +   

Os06g0551400       +   +   

At1g30270   +       +   

Os07g0150700       + + +   

At1g53850 +   +     +   

Os11g0615700   +     + +   

At1g77120   + +     +   

Os11g0210500   + +     +   

At2g30950           +   

Os06g0669400 + +     + +   

At3g62760 + + +   + +   

Os01g0371200   +       +   

At4g39090 + + +     + + 
Os04g0311400           +   

At05g047120 + + +     +   

Os02g0125300   + +     +   

Os02g0205300   + +   + +   
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 غیرزیستی هایتنش به دهندهپاسخ هایموتیف -31-4 جدو 

شماره دسترسی 

 ژن
پاسخ به 

ABA 
جایگاه 
MYC 

جایگاه  کم آبی
MYB 

 جیبرلین
جیبرلین و 

 گرسنگی قند

جیبرلین و مهار 

 (P-boxقند )
هسته  سرما مهار قند

CRT/DRE 

    شوری

(GT-1 motif) 
 پرولین

شرایط 

 هوازیبی

At1g11910 + + 
   

+ + + + 
 

+ 
  

Os05g0567100 + 
  

+ + + 
 

+ 
  

+ 
  

At1g16920 
   

+ + 
 

+ + 
  

+ + 
 

Os06g0551400 
   

+ + 
     

+ + + 

At1g30270 
 

+ 
 

+ 
 

+ + + 
  

+ 
  

Os07g0150700 
         

+ + + 
 

At1g53850 
         

+ + 
  

Os11g0615700 + 
     

+ 
  

+ + 
 

+ 

At1g77120 + 
 

+ 
 

+ + 
 

+ + + + + 
 

Os11g0210500 
 

+ 
   

+ + 
   

+ + + 

At2g30950 
 

+ + 
  

+ + 
   

+ 
  

Os06g0669400 
 

+ + 
       

+ 
 

+ 

At3g62760 + 
 

+ 
 

+ 
 

+ 
   

+ 
  

Os01g0371200 + + 
    

+ 
 

+ 
 

+ + + 

At4g39090 + 
    

+ 
 

+ 
  

+ 
  

Os04g0311400 
     

+ + 
   

+ + 
 

At05g047120 + 
  

+ + + + + 
  

+ + 
 

Os02g0125300 + + 
   

+ + + + 
 

+ 
  

Os02g0205300 + + 
   

+ + + 
  

+ 
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 بیانهم هایژن مجموعه در شده شناسایی عناصر سایر -33-4 جدو 

شماره دسترسی 

 ژن

بیان 

 H4 هیستون

سیگنا  

 A پلی
 اتصا 

AtRAV1 
TATA box 

SEF3 

motif 
S1F box 

TGACGT 

motif 
Q-element 

تنظیم 

 فیتوکروم
Box II 

RY 

repeat 
BS1 

موتیف 
H3  وH4 

CPBCSPOR 

At1g11910 + + + + 
         

+ 

Os05g0567100 
 

+ 
 

+ 
    

+ 
 

+ 
   

At1g16920 
 

+ 
 

+ + 
   

+ 
    

+ 

Os06g0551400 
 

+ + + + + 
  

+ + 
 

+ 
 

+ 

At1g30270 + + 
 

+ + 
 

+ 
  

+ 
  

+ + 

Os07g0150700 
 

+ 
 

+ 
 

+ 
  

+ + 
   

+ 

At1g53850 
 

+ 
 

+ 
    

+ + + 
   

Os11g0615700 
 

+ + 
 

+ 
   

+ 
    

+ 

At1g77120 
 

+ 
 

+ 
    

+ 
     

Os11g0210500 
 

+ 
 

+ 
    

+ 
 

+ 
   

At2g30950 
 

+ 
 

+ 
    

+ + + 
  

+ 

Os06g0669400 
 

+ + 
 

+ + 
  

+ + 
    

At3g62760 
 

+ 
 

+ 
   

+ + + 
    

Os01g0371200 + + + + 
 

+ + 
 

+ 
   

+ 
 

At4g39090 
 

+ + + + + 
 

+ + + 
   

+ 

Os04g0311400 + + 
 

+ 
  

+ 
 

+ + 
  

+ + 

At05g047120 + + 
 

+ 
 

+ 
  

+ + 
   

+ 

Os02g0125300 
 

+ + + 
 

+ 
   

+ + 
  

+ 

Os02g0205300 
 

+ 
 

+ + + 
  

+ + 
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 بحث -4-2

دخیل در  یانبهای هممشترک و متفاوت در پروموتر مجموعه ژن یهاسیس المنتشناسایی 

کلید پاسخ به مسائل مهمی از قبیل  تواندیم یاو دولپه یالپهمیکروسپور در گیاهان تک زاییینجن

مثل ذرت به آندروژنز، حل مشکل آلبینو در باززایی  یالپهبرخی ارقام تک یدهعلت سبت پاسخ

بتوان  یتآسان به آندروژنز و غیره باشد تا درنها یدههاپلوئید غلات، ایجاد ارقامی با پاسخ هایینجن

 یافته را باززایی نمود.قا گیاهان تراریبته کاملاً هموزیگوس برای ژن انت

 یانبهم یهاشده در پروموتر مجموعه ژنشناسایی هاییفتوجهی از موتتعداد قابل

 یانبهم یهاژن شناسایی عناصر مشترک، این از آگاهیآرابیدوپسیس و برنج مشترک بودند که با 

 مشترک متابولیسمی مسیر یک با مرتبط ژنی یهاخوشه و یاو دولپه یالپهگیاهان تک در واقعی

 کارآمد راهکارهای از یکی گیاهی یمارگرهایبرابر ب در پروموترها این از گیریبهره شد. خواهد آسان

 دهندهپاسخ هایژن پروموترهای تنظیمی این حضور . بایمارگرهاستب به مقاوم تراژن گیاهان تولید در

بیمارگر  غیاب زمان در ااافی متابولیکی بار و شد خواهند القا بیمارگر حمله زمان در بیمارگر به

امکان  مبتلف گیاهان ها درپروموتر ژن اختصاصی تنظیمی عناصر شناسایی شد. با نبواهد تحمیل

 پروموترهای این شود.می فراهم مبتلف یمارگرهایب برابر در تریقو مصنوعی پروموترهای ساختن

 وسیعی طیف در و هستند متنوعی یمارگرهایب به پاسخ اختصاصی عناصر چندمنظوره دارای مصنوعی

وجود  یانبهم یهاژنپروموتر گوناگونی در  هاییفبا توجه به اینکه موتشوند. می القا یمارگرهاب این از

مبتلف را با هم در  یهاکه عناصر پاسخ به تنش ییهاطور نتیجه گرفت که ژناین توانیدارد م

 مهندسی از استفاده با توانیمبنابراین ام آن شرایط را دارند. پروموتر خود دارند امکان پاسخ به تم

 مقاوم به تراریبت گیاهان راستای تولید در و کرد ادغام با هم را اختصاصی هاییفموت ژنتیک

 پاسخ مبتلف تنش چندین به زمانهم طوربه که غیر زیستی و همچنین گیاهانی و زیستی هایتنش

 گرفت. کار به دهندیم
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ها در جنین و میکروسپور، بیان این ژن زاییینهای دخیل در جنبا ژن یانبهای همژنوجود 

های میکروسپور و مجموعه ژن زاییینهای دخیل در جنوجود عناصر تنظیمی مشترک بین ژن

میکروسپور باشند  زاییینتوانند کاندیدهای مهمی برای جنها میدهد که این ژننشان می شانیانبهم

 میکروسپور اثبات کند. زاییینها را در جناگرچه هنوز آنالیزهای بیشتری مزم است تا نقش این ژن

مشترک در  هاییفموت پیدا کردن گرفت، قرار تأکید و توجه مورد آنچه حاار، پژوهش در

ی هاژنعملکرد  ها و بررسییفتعیین نقش احتمالی هر یک از این موتیان، بهم یهامجموعه ژن

 نظر از که ییهاژن ترسریع در بررسی توانندیم مشترک هاییفموت این که چرا بود، یانبهم

ی کاندید هاژنو به عنوان  گیرند قرار استفاده مورد دارند قرار تنظیمی یک مسیر در بیان و عملکردی

آرابیدوپسیس  یانبهم یهامشترک در مجموعه ژن هاییفتمامی موت منظور، برای این .معرفی شوند

 قرارگرفته یهانتایج، ژن با مطابق با استفاده از ابزارهای موتیف یاب جستجو گردید. همچنین و برنج

 و داشته یانیبهم با یکدیگر و برنج آرابیدوپسیس یهاژن بیان تنظیم مسیر در یانبمجموعه هم هر در

 با مجموعه هر یهاکه ژن رودیانتظار م علاوه،. بهکنندیم پیروی مشترکبیان  الگوی یک از واقع در

 همچنین با .باشدیم اهمیت حائز ها بسیارژن بیان روند در برهمکنش باشند که یکدیگر دارای

این  کارگیریبه نمود. با طراحی ییهانقشه صورت به را هاآن توانیم ژنی تنظیم مسیرهای شناخت

 ژن و پرداخته جهش بدون و شرایط جهش در ژنی تنظیم مسیرهای مقایسه به توانیم هانقشه

 با که ییهاژن عملکرد نحوه نمود. بررسی مشبص را تغییریافته مسیر تنظیمی همچنین و یافتهجهش

 عملی تأثیر ها وآن میان برهمکنش واقعی وجود عدم یا وجود شناخت باهدف هستند یانبهم یکدیگر

 باشد. آینده مطالعات برای ایینهزم تواندیم ویژگی این وجود
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 پیشنهادات -4-3

اتصا  عوامل رونویسی کار دشواری است زیرا تمییز  هاییگاهتجزیه و تحلیل بیوانفورماتیکی جا

متن پروموتر مشکل است. دو رویکرد برای رفع این مشکل  یتنظیمی از الگوها یهادادن سیس المنت

تنظیمی  یهابه منظور جستجوی سیس المنت یانبهم یهاپیشنهاد شده است. در رویکرد او ، ژن

 Phylogenetic footprinting. در رویکرد دوم از تکنیک گیرندیمشترک انتباب و مورد آنالیز قرار م

شده در همردیفی عوامل رونویسی کاندید از نواحی حفاظتاتصا   هاییگاهبرای شناسایی جا

مرتبط از لحاظ  یها. به طور کلی، حفاظت توالی بین گونهشودیارتولوگ استفاده م یپروموترها

و یا اهمیت عملکردی عناصر مربوطه مطرح  3کوتاه واگرایی یهاتکاملی به عنوان شاخصی برای زمان

کلاسیک  Phylogenetic footprintingشکل شدیدی را برای آنالیز شده است. واگرایی ناکافی توالی م

از عناصر  توانندیکه در نتیجه عناصر اختصاصی نم کندیایجاد م هایمبتنی بر همردیفی توال

و حفاظت  یانیببرای ترکیب دو منبع اطلاعاتی هم PhyloConافزار غیراختصاصی مرزیابی شوند. نرم

آرابیدوپسیس و  یهابامدست پروموتر ژن هاییتنظیمی در توال هاییفتوالی به منظور پیدا کردن موت

دو محور مستقل  هایفبرای کشف موت PhyloCon(. 2113وانگ و استورمو، ) شودیکاربرده مکلزا به

ها در گ و حضور بامی آنارتولو ی: حفاظت یک موتیف بین پروموترهادهدیاطلاعاتی را مدنظر قرار م

تنظیمی علاوه بر آنالیز  هاییفکه برای کشف موت شودی. بنابراین پیشنهاد میانبهم یهامجموعه ژن

 از رویکرد حفاظت توالی نیز استفاده شود. Motif samplerو الگوریتم  یانیبهم

مورد بررسی  یهاکه با مجموعه ژن ییهابرای شناسایی ژن (PLC) 2رسطح مسی یانبآنالیز هم

کاندید دخیل در مسیرهای  یها. در یک مطالعه به منظور شناسایی ژنرودیهستند به کار م یانبهم

شده شناسایی یهاانجام شد و مشبص شد که ژن PLCمتابولیکی و بیوسنتز دیواره سلو  آنالیز 

 یدهایفعا  با یکدیگر اغلب کاند یهاموعه ژننه تنها با یک ژن بلکه با مج یانبهم یهاعنوان ژنبه

                                                           
1- Divergence 

2- Pathway-Level Coexpression analysis 
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بنابراین  (.2116؛ وی و همکاران، 2115پرسون و همکاران، برای آنالیز هستند ) یتربهتر و موفق

میکروسپور و  زایییندخیل در جن یهامشترک ژن هاییهکه برای شناسایی همسا شودیپیشنهاد م

 .انجام شود PLCز مورد بررسی آنالی یهاتعیین همبستگی بین ژن

که دارای  ییهابه خصوص ژن یانبهم یهامتابولیکی ژن یرهایبه منظور بررسی ارتباط مس

افزار با استفاده نمود. این نرم MAP MANافزار از نرم توانیمشترکی هستند م یهاسیس المنت

 یندهایمتابولیکی و سایر فرآ یرهایمس یژنومیکس به صورت نمودارها هاییتاستنمایش د

 یانبهم یزهایتأییدی بر نتایج آنال تواندیو م کندیرا بررسی م یانبهم یهابیولوژیکی، ارتباط ژن

 باشد.

 از هر یک پروموتری یک راهبرُد آماری است که تعداد نواحی در هایفموت تعیین پراکنش

 .دهدیروموتری نشان مجفت باز بامدست توالی پ 3111نواحی مبتلف موجود در مثلاً  در را هایفموت

که کدام عناصر با چه درصد پراکنشی در نواحی مبتلف موجود در  دهدیدر واقع، این راهبُرد نشان م

 بامدست توالی پروموتر قرار دارند.

هستند و نتایج آزمایشات ریزآرایه مبتنی بر آزمایشات  یانیبهای همبا توجه به اینکه داده

 یاداده هاییگاهپا و افزارهانرم از از آزمایشی به آزمایش دیگر متفاوت است لذا استفاده ریزآرایه

 انتباب تریقدق نتایج و شوند مقایسه با یکدیگر هاآن نتایج که کندیم ایجاد را فرصت این مبتلف

.شوند
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 آرابیدوپسیس و برنج ترانسفراز -Sگلوتاتیون  یانبهم یهاشدت بیان ژن Heat mapنمودار  -3-شکل پیوست
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 برنج و آرابیدوپسیس E1 پروتئازوم آلفا زیرواحد  20S یانبهم یهاشدت بیان ژن Heat mapنمودار  -2-شکل پیوست
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 برنج پروتئازوم 26S نظیمیزیرواحد ت یانبهم یهاژن شدت بیان Heat mapنمودار  -3-شکل پیوست
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 و آرابیدوپسیسدر به ترتیب  2و  3الکل دهیدروژناز  یانبهم یهاژن شدت بیان Heat mapنمودار  -4-شکل پیوست

 برنج
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 برنج و آرابیدوپسیس Bax1 (BI-1)ازدارنده بیان بهم یهاژن شدت بیان Heat mapنمودار  -5-شکل پیوست
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 سیستئینو  Papainسیستئین پروتئاز خانواده  یانبهم یهاشدت بیان ژن Heat mapنمودار  -6-شکل پیوست

 برنج و آرابیدوپسیسبه ترتیب در  3پروتئیناز 
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 برنج و آرابیدوپسیس پروتئاز FtsHیان بهم یهاژن شدت بیان Heat mapنمودار  -7-شکل پیوست
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 برنج و آرابیدوپسیس 3 آسپارتیک پروتئینازیان بهم یهاشدت بیان ژن Heat mapنمودار  -8-شکل پیوست
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 RIC2پروتئین و  RAB GTPaseهمولوگ  A1Bان یبهم یهاشدت بیان ژن Heat mapنمودار  -3-شکل پیوست

 برنج و آرابیدوپسیسبه ترتیب در  Ras  با مرتبط
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پروتئین کیناز  و CBLتداخلی با  23پروتئین کیناز  یانبهم یهاژن شدت بیان Heat mapنمودار  -31-شکل پیوست

 برنج و آرابیدوپسیسبه ترتیب در  سرین/ ترئونین
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 آرابیدوپسیس A1آسپارتیک پروتئیناز  بیانهای همژن 2فهرست کلاستر  -3-پیوستجدو  

 عملکرد ژن شماره دسترسی

At1g11910  آسپارتیک پروتئینازA1 

At2g05710  3آکونیتاز 

At3g02090  خانواده پپتیداز( پروتئین انسولینازM16) 

At1g11650  پروتئین متصل شونده بهRNA موتیف( هایRRM/RBD/RNP) 

At4g29010 خانواده انو  کوآنزیم آ هیدراتاز/ ایزومراز 

At2g22660 ( پروتئین با عملکرد ناشناختهDUF  3333مضاعف شده) 

At3g48170  10آلدهید دهیدروژنازA9 

At1g32790  دومین تداخلی باCTC-11 

At5g64370 یوریدوپروپیوناز -بتا 

At1g70160 شده، شبیه پروتئین فرایپروتئین بیان 

At1g09430 ATP  سیترات لیاز A-3 

At2g02040  2دهنده پپتیدی انتقا 

At5g64500 های غشادهندهکننده اصلی انتقا پروتئین بام خانواده تسهیل 

At4g05160 پروتئین خانواده سنتتاز و لیگاز وابسته به آدنوزین مونوفسفات 

At3g48000  2آلدهید دهیدروژنازB4 

At4g32180  2پانتوتنات کیناز 

At4g01610 پروتئین بام خانواده سیستئین پروتئیناز ها 

At3g54360 اتصا  یون روی 

At1g54115  4گر کاتیونی کلسیم تباد 

At3g56310  زملیبیوپروتئین خانواده 

At3g06170  پروتئین بیوسنتز سرین و اسفنگولیپید حاوی دومینSerinc 

At3g27020  6شبه نواری زرد 

At1g11930 شده، نوع بینیآنزیم وابسته به پیریدوکسا  فسفات پیشYBL036C 

At2g16940  عامل اتصا ، شبهCC1 
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 آرابیدوپسیس RAB GTPaseهمولوگ  A1B بیانهای همژن 2فهرست کلاستر  -2-پیوستجدو  

 عملکرد ژن شماره دسترسی

At1g16920 A1B  همولوگ RAB گوانوزین تری فسفاتاز 

At2g05790  خانواده  37پروتئینO- گلایکوزیل هیدرومز ها 

At5g35360 زیرواحد استیل کوآنزیم آ کربوکسیلاز بیوتین کربوکسیلاز 

At1g20330  متیل ترانسفراز استرو 

At3g28860  بام خانواده کاست اتصا  آدنوزین تری فسفاتB19 

At2g34560  پروتئین بام خانواده نوکلئوزید تری فسفات هیدرومز ها حلقهP 

At1g55360 ( پروتئین با عملکرد ناشناختهDUF239) 

At1g68560 3زایلوزیداز  -آلفا 

At1g11680  سیتوکرومP450 

At5g62390 Athanogene  وابسته به BCL2 7 نوع (BAG7) 

At3g12120  2اسید چرب دساچوراز 

At5g61130 پروتئین متصل به کالوز پلاسمودسماتا 

At4g39900 شدهپروتئین بیان 

At5g53900  پروتئین کیناز سرین/ ترئونینWNK 

At4g28050 7سپنین اا تتر 

At5g50375 سیکلوپروپیل ایزومراز 

At3g54250 کیناز و فسفوموالوناتکیناز، موالوناتگامکتوکیناز، هوموسرین( کینازGHMP )کیناز 

At5g04420 پروتئین بام خانواده گامکتوز اکسیداز 

At5g20060 پروتئین بام خانواده آلفا/ بتا هیدرومز ها 

At3g55350  خانوادهPIF/Ping-Pong ترانسپوزاز های گیاهی 

At1g60810 سیترات لیاز  -آدنوزین تری فسفاتA-2 

At3g12610 ( پروتئین خانواده تکرار غنی از لوسینLRR) 

At2g14890  3پروتئین آرابینوگامکتان 

At5g07590  پروتئین بام خانواده شبه تکرارTransducin/WD40 

At1g72340  پروتئین بام خانواده شبهNagB/RpiA/CoA transferase 
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 آرابیدوپسیس CBLتداخلی  23پروتئین کیناز  بیانهای همژن 2هرست کلاستر ف -3-پیوستجدو  

 عملکرد ژن شماره دسترسی

At1g30270  با تداخلی 23پروتئین کیناز CBL 

At1g54320  پروتئین خانوادهLEM3 (/ پروتئین خانواده 3کننده اثر لیگاند )تعدیلCDC50 

At1g12360 های شبه بام خانواده پروتئینSec1/munc18 

At4g25720 گلوتامینیل سیکلاز 

At5g44240  2آمینو فسفولیپید آدنوزین تری فسفاتاز 

At1g50360  پروتئین بام خانواده نوکلئوزید تری فسفات هیدرومز ها حلقهP 

At1g53390 قه پروتئین بام خانواده نوکلئوزید تری فسفات هیدرومز ها حلP 

At3g20410  3پروتئین کیناز دومین کالمودولین 

At2g11520  3سیتوپلاسمیک کیناز شبه گیرنده متصل به کالمودولین 

At3g13320  2گر کاتیونی تباد 

At2g02870  /پروتئین بام خانواده تکرار گامکتوز اکسیدازkelch 

At4g20300 ( پروتئین با عملکرد ناشناختهDUF1639) 

At1g21200  عوامل رونویسی متصل بهDNA اختصاصی توالی 

At3g03740  دومینBTB-POZ  وMATH 

 

 

 آرابیدوپسیس 3الکل دهیدروژناز  بیانهای همژن 2هرست کلاستر ف -4-پیوستجدو  

 عملکرد ژن شماره دسترسی

At1g77120  3الکل دهیدروژناز 

At5g10040 شدهپروتئین بیان 

At4g17260 پروتئین خانواده مکتات/ مامت دهیدروژناز 

At5g25110  تداخلی با  25پروتئین کینازCBL 

At5g19550  2آسپارتات آمینوترانسفراز 

At3g28480 اکسیژناز وابسته به اگزوگلوتارات/ آهن 

At2g31390  پروتئین خانواده کربوهیدرات کیناز شبهpfkB 

At5g56350  کینازپروتئین خانواده پیروات 

At5g20830  3ساکارز سینتاز 

At2g36460 پروتئین بام خانواده آلدومز 
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 آرابیدوپسیس E1پروتئازوم آلفا زیرواحد  20Sبیان های همژن 2فهرست کلاستر  -5-پیوستجدو  

 عملکرد ژن شماره دسترسی

At1g53850 20S  پروتئازوم آلفا زیرواحد  E1 

At3g60820  خانواده نوکلئوفیل آمینوهیدرومز انتهای آمینیپروتئین بام 

At5g42790  پروتئازوم آلفا زیرواحدF1 

At3g22110 20S  پروتئازوم آلفا زیرواحد  C1 

At5g09900 26کنندگیزیرواحد تنظیمS  ( پروتئازومRPN5) 

At4g24820 26S  کنندگیپروتئازوم، زیرواحد تنظیم Rpn7 

At2g26590  33کنندگی غیر آدنوزین تری فسفاتاز تنظیمذرات 

At3g14290 20S  د پروتئازوم آلفا زیرواح E2 

At5g05780  زیرواحدRP 8 غیر آدنوزین تری فسفاتازA 

At1g01910  پروتئین بام خانواده نوکلئوزید تری فسفات هیدرومز ها حلقهP 

At1g64520 12ز کنندگی غیر آدنوزین تری فسفاتاذرات تنظیمA 

At1g45000  پروتئین خانواده آدنوزین تری فسفاتاز نوعAAA 

At1g67250  عامل بلوغ پروتئازومUMP1 

At3g18940  پروتئین مرتبط باclast3 

At1g56450 20S  پروتئازوم بتا زیرواحد  G1 

At3g22630 20S  پروتئازوم بتا زیرواحد  D1 

At1g79210  آمینوهیدرومز انتهای آمینیپروتئین بام خانواده نوکلئوفیل 

At2g03430 پروتئین خانواده تکرار آنکرین 

At1g21720  پروتئازوم بتا زیرواحدC1 

At1g16470  پروتئازوم زیرواحدPAB1 

At5g16440 ایزوپنتنیل دی فسفات ایزومراز 

At4g14800 20S  د پروتئازوم بتا زیرواحD2 

At5g43010  ذرات تنظیمی آدنوزین تری فسفاتازAAA 

At3g43520 14 های تراغشاییپروتئینC 

At1g22920 COP9  5  سیگنالوزومA 

At1g09100 26S  پروتئازوم آدنوزین تری فسفاتاز AAA زیرواحد  RPT5B 

At1g65020 شدهپروتئین بیان 

At5g64760 5 زیرواحدغیر آدنوزین تری فسفاتاز کنندگی ذرات تنظیمB 

At4g17510 هیدرومز انتهای کربوکسیلی یوبی کوئیتین 

At1g47830  پروتئین بام خانواده شبهSNARE 

At2g28060  2آدنوزین مونوفسفات زیرواحد بتا  5'پروتئین کیناز فعا  شده با 

 



 

328 

 

 آرابیدوپسیسBax1 (BI-1 )بازدارنده  بیانمهای هژن 2فهرست کلاستر  -6-پیوستجدو  

 عملکرد ژن شماره دسترسی

At5g47120  بازدارندهBax1 (BI-1) 

At4g23630  پروتئین تداخلی باVIRB2  3شماره 

At5g58020 شده، شامل پروتئین بیانPF04641 پروتئین با عملکرد ناشناخته :DUF602 

At5g03080 ( پروتئین خانواده فسفاتیدیک اسید فسفاتازPAP2) 

At1g33230  پروتئین شبهTMPIT 

At1g09140 31آرژینین  -پروتئین سرین 

At5g45130  همولوگRAB  3شماره 

At3g57090 ( پروتئین بام خانواده شبه تترا تریکوپپتیدTPR) 

At5g47200 A1  همولوگ RAB گوانوزین تری فسفاتاز 

At3g05500  پروتئین عامل طویل سازیRubber (REF) 

At4g30600  زیرواحد آلفا گیرنده ذرات تشبیص دهنده سیگنا پروتئین خانواده 

At1g18210  پروتئین خانوادهEF-hand متصل به کلسیم 

At5g58730  پروتئین خانواده کربوهیدرات کیناز شبهpfkB 

At2g41160 ( پروتئین وابسته به یوبی کوئیتینUBA) 

At5g47420  شبه پروتئین تضعیف کننده اتصا  تریپتوفانRNA 

At3g08970  پروتئین حاوی دومین انتهای آمینی شوک حرارتیDNAJ 

At4g17420  شبه پروتئین تضعیف کننده اتصا  تریپتوفانRNA 

At5g35460 شدهپروتئین بیان 

At4g11600  6گلوتاتیون پروکسیداز 
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 آرابیدوپسیس پروتئاز FtsHبیان های همژن 2فهرست کلاستر  -7-پیوستجدو  

 عملکرد ژن شماره دسترسی

At2g30950  خانوادهFtsH پروتئاز خارج سلولی 

At1g50250 FtsH   3پروتئاز 

At3g19170  3پیش توالی پروتئاز 

At5g08740  نیکوتین آمید آدنین دی نوکلئوتید فسفات دهیدروژنازC1 

At5g50920 مشابه کازئینولیتیک 

At1g09130 پروتئین خانواده کازئینولیتیک (Clp پروتئاز/کازئینولیتیک کروتوناز وابسته به )ATP 

At4g14210  3فایتوئین دساچوراز 

At2g21340  پروتئین انتشار به خارجMATE 

At3g05350  پروتئین خانواده متالوپپتیدازM24 

At5g22830  31انتقا  دهنده منیزیم 

At1g01140  تداخلی با  3پروتئین کینازCBL 

At5g60600 3- دی فسفات سینتاز -4بوتنیل  -2-متیل -2-هیدروکسی 

At1g49970  زیرواحد پروتئولیتیکCLP  3پروتئاز 

At3g27820  4مونو دهیدروآسکوربات ردوکتاز 

At5g42390 ( پروتئین خانواده انسولینازM16 )خانواده پپتیداز 

At5g06130  پروتئین چاپرونdnaJ 

At4g38225 شدهپروتئین بیان 

At5g44000  پروتئین خانواده گلوتاتیونS- ترانسفراز 

At1g10830 35- کاروتن ایزومراز -زتا -سیس 

At5g19540 شدهپروتئین بیان 

At4g33510 3- 3فسفات سینتاز  7هپتولوزونات  -آرابینو -د -داکسی 

At1g05030  دهنده هگزوزانتقا 

At1g54520 شدهپروتئین بیان 

At1g78140  پروتئین بام خانواده متیل ترانسفراز های وابسته بهS- آدنوزیل-L- متیونین 

At3g52880  3مونو دهیدروآسکوربات ردوکتاز 
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 آرابیدوپسیسسیستئین پروتئاز  بیانهای همژن 2فهرست کلاستر  -8-پیوستجدو  

 عملکرد ژن شماره دسترسی

At4g39090  سیستئین پروتئاز خانوادهPapain 

At2g15890 Maternal effect embryo arrest 14 (MEE14) 

At4g14270  پروتئین حاوی موتیفPAM2شده، پروتئین بیان 

At2g46550 شدهپروتئین بیان 

At5g27280  پروتئین انگشت روی نوعZim17 

At4g02370  ،پروتئین با عملکرد ناشناختهDUF538 

At2g33830  کمون/ اکسینپروتئین خانواده مرتبط با 

At4g05150  پروتئین خانوادهOcticosapeptide/Phox/Bem1p 

At1g33970  پروتئین بام خانواده نوکلئوزید تری فسفات هیدرومز ها حلقهP 

At5g18680  33پروتئین شبه توبی 

At5g66880  3پروتئین کیناز مرتبط با ساکارز غیر تبمیری (SNF1) 

At3g05120  خانواده آلفا/ بتا هیدرومز هاپروتئین بام 

At4g03510  3اتصا  حلقه غشا 

At4g11360  حلقهH2  انگشتA1B 

At5g27320 پروتئین بام خانواده آلفا/ بتا هیدرومز ها 

At1g02300 پروتئین بام خانواده سیستئین پروتئیناز ها 

At5g26040 هیستون دِ استیلاز 

At5g20030  پروتئین متصل بهRNA شبه تئودور گیاهی 

At3g16740  جعبهF های برهمکنش وابسته حاوی پروتئینو دومین 

At3g55450  شبهPBS1 

At5g23240  پروتئین حاوی دومین انتهای آمینی شوک حرارتیDNAJ 

At4g02340 پروتئین بام خانواده آلفا/ بتا هیدرومز ها 

At3g20250  5پومیلیو 

At3g06170  پروتئین بیوسنتز سرین و اسفنگولیپید حاوی دومینSerinc 

At1g07230  فسفولیپازC غیراختصاصی 

At5g43780 پروتئین خانواده یوریدین کاذب سینتاز/ آرکائوزین ترانس گلایکوزیلاز 

At1g63180 UDP- /گلوکزUDP- 3مراز اپی -4گامکتوز 

At5g54080  دی اکسیژناز -32هوموجنتیسات 

At4g30550  پروتئین بام خانواده شبه گلوتامین آمیدوترانسفراز کلاسI 

At5g56510  32پومیلیو 

At1g17260  31ایزوفرم آدنوزین تری فسفاتاز 

At5g62740 وتئینی وابسته به غشا حاوی دومینخانواده پر SPFH/Band 7/PHB 
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 آرابیدوپسیس ترانسفراز -Sگلوتاتیون  بیانهای همژن 2فهرست کلاستر  -3-پیوستجدو  

 عملکرد ژن شماره دسترسی

At3g62760  پروتئین خانواده گلوتاتیونS- ترانسفراز 

At5g40320  پروتئین خانواده دومینC1 غنی از سیستئین/ هیستیدین 

At3g27473  پروتئین خانواده دومینC1 غنی از سیستئین/ هیستیدین 

At3g30350 شدهپروتئین بیان 

At1g06310 6کوآنزیم آ اکسیداز  -آسیل 

At3g45430  پروتئین خانواده لکتین پروتئین کیناز شبه کونکاناوالینA 

At3g15357 شدهپروتئین بیان 

At2g23050  پروتئین خانوادهNPH3 پاسخ دهنده به نور گرایی 

At5g52170 GLABROUS   7هومئودومین 

At3g15240  پروتئین کیناز سرین/ ترئونینWNK 

At5g15725 شدهپروتئین بیان 

At2g04480 شدهپروتئین بیان 
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 برنج ترانسفراز -S-نگلوتاتیوبیان های همژن 2فهرست کلاستر  -31-پیوستجدو  

 عملکرد ژن شماره دسترسی

Os01g0371200 گلوتاتیون-S- ترانسفراز 

Os01g0551000 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os01g0591000 نوکلئوتیدآمید آدنین دیآلدهید دهیدروژناز وابسته به نیکوتین 

Os01g0639200 نوکلئوتیدآمید آدنین دیاپیمراز/ دهیدراتاز وابسته به نیکوتین 

Os01g0647000  جعبهF شبه سیکلین 

Os01g0679900  پروتئین خانواده دومینYTH  2عضو 

Os01g0926800  اینوزیتو ، انتهای آمینیشبه پروتئین انتقا  فسفاتیدیل 

Os02g0114400 فسفولیپید/ گلیسرو  آسیل ترانسفراز 

Os02g0134000 کوآنزیم آ کیناز -دفسفو 

Os02g0134400 L- آسپارتات اکسیداز 

Os02g0499000 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os02g0518100  پروتئین عملکرد ناشناختهDUF803 

Os02g0652000  پروتئین شبهPREG 

Os02g0711900 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os03g0116200 استراز/ لیپاز/ تیواستراز 

Os03g0147400 انتقا  دهنده سیترات 

Os03g0181800  پروتئین عملکرد ناشناختهDUF936 

Os03g0259900  پروتئین عملکرد ناشناختهDUF593 

Os03g0341300  پروتئین تراغشایی مرتبط باMtN3 و بزاق 

Os03g0364400 پروتئین شبه گیرنده فیتوسولفوکاین 

Os03g0680800 ( پرولیل اندوپپتیدازPREP) 

Os03g0691400 پروتئین مرتبط با تبریب فنیل استیک اسید 

Os03g0739700  پروتئین نامشبصUPF0114 

Os03g0807900 RbcX  شبه چاپرونین 

Os04g0404800 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os04g0626000 HMG-I  و HMG-Y ،شونده به متصل DNA 

Os05g0383200 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os05g0582100  شبهCas1p 

Os06g0185900 ( فسفولیپید هیدروپروکسید گلوتاتیون پروکسیداز، پیش ماده کلروپلاستPHGPx) 

Os06g0214800 استراز/ لیپاز/ تیواستراز 

Os06g0217300  عامل رونویسیMADS55 
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 برنج ترانسفراز -S-نگلوتاتیو بیانهای همژن 2هرست کلاستر ف -31-پیوستادامه جدو  

 عملکرد ژن شماره دسترسی

Os06g0593800 UDP- /گلوکورونوزیلUDP - گلوکوزیل ترانسفراز 

Os06g0601100 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os06g0694800 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os07g0211200 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os07g0501900 انگشت روی 

Os07g0685500 آلفا/ بتا هیدرومز 

Os09g0520200 آلفا/ بتا هیدرومز 

Os09g0539100  دهیدروکوئینات سینتاز -3پروتئین شبه 

Os09g0563200 ( انتقا  دهنده پتاسیمAtPOT11) 

Os10g0180000  همولوگNpGUT1 

Os10g0376200 تکرار غنی از لوسین 

Os11g0120300  پروتئین عملکرد ناشناختهDUF567 

Os12g0134000 کوآنزیم آ لیاز -هیدروکسی متیل گلوتاریل 

Os12g0479900 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os12g0502800  3اورئید پرمئاز (AtUPS1) 

Os12g0594300  پروتئین کیناز حاوی دومینOcticosapeptide/Phox/Bem1p 

Os12g0636200 ( پرولیل اندوپپتیدازPREP) 
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 برنجBax1 (BI-1 )بازدارنده  بیانهای همژن 2هرست کلاستر ف -33-پیوستجدو  

 عملکرد ژن شماره دسترسی

Os02g0125300  بازدارندهBax1 (BI-1) 

Os01g0200000  پروتئین اتوفاگوسیتوز شبهAUT1 

Os01g0332200 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os01g0583300 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os01g0593600 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os01g0667900 شبه گلوتاردوکسین 

Os01g0723600 (3)فسفوریبوزیل پیروفسفات سنتتاز  3فسفات پیروفسفوکیناز  -ریبوز 

Os01g0787000 پروکسیداز 

Os01g0788200 2ای عامل انتقا  هسته 

Os01g0788800 پروتئین حاوی شبه هومئودومین 

Os01g0793900 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os01g0848700 Rab11C  با پروتئین مرتبط  Ras 

Os02g0299300 استراز/ لیپاز/ تیواستراز 

Os02g0515600 ساکاریدفاکتور نکروز دهنده توموری آلفا ناشی از لیپو پلی 

Os02g0527300  33عامل رونویسی شوک حرارتی 

Os02g0641300 میلوبلاستوزیس (Myb عامل رونویسی متصل شونده به ،)DNA 

Os02g0702100 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os02g0782700 های متصل شونده به عنصر پاسخ دهنده به اتیلنپروتئین 

Os03g0188500 گلوتلین 

Os03g0192400  پروتئین خانوادهGRIM-19 

Os03g0240700 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os03g0582000 از، انتهای آمینینسفرامیمینو تررفو 

Os03g0666500  پروتئینRHA1  مرتبط باRas 

Os03g0669300 گلایکوزید هیدرومز 

Os03g0762500 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os03g0788700  پروتئین حاوی دومینBeta-Ig-H3/fasciclin 

Os04g0284900 متصل شونده به کالمودولین، گیاه 

Os04g0404900 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os04g0435500  گلوتاتیونS- ترانسفراز، انتهای آمینی 

Os04g0467100 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os04g0492400 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os04g0530900  ترانسفرازگلایکوزیل 

Os04g0548400 شبه پروتئین کیناز 
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 برنجBax1 (BI-1 )بازدارنده  بیانهای همژن 2هرست کلاستر ف -33-پیوستادامه جدو  

 عملکرد ژن شماره دسترسی

Os04g0554200 پروتئین اسپرم 

Os04g0569500 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os05g0116000 11ای بذر پروتئین ذخیره-S 

Os05g0182500  پروتئین حامل یوبی کوئیتینRad6 

Os05g0210100 ،)آنزیم لیپولیتیک )آنزیم تجزیه کننده/ کاهنده چربیG -D-S-L 

Os05g0331200  نیکوتین آمید آدنین دی نوکلئوتید فسفاتH غیرحساس به روتنون خارجی 

Os05g0386900 رتیکولون 

Os05g0484800  پروتئین عملکرد ناشناختهDUF567 

Os05g0516700 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os05g0571800 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os06g0133500 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os06g0247000  سریعاً به دست آمده از  233پروتئینAvr9/Cf-9 

Os06g0671000  3انتقا  دهنده پتاسیم 

Os07g0164800 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os07g0195300  جعبهF شبه سیکلین 

Os07g0564600  پروتئین غشاء ناقل ترشحیشبیه 

Os07g0622000 اسیدآبسیزیک شده با تنش اسمزی/فعا  ترئونین کیناز سرین/پروتئین 

Os07g0663300  خانوادهBRUNOL های متصل شونده به پروتئینRNA 

Os08g0208200  پپتیدازA1پپسی ، 

Os08g0293100 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os08g0433100  پروتئین عملکرد ناشناختهUPF0016 

Os08g0440000 v-SNARE   واسطه مسیر انتقا  وزیکو 

Os08g0480200  اگزوگلوتارات -2پروتئین بامخانواده- Fe(II) اکسیژناز 

Os09g0364800 پروتئین حمل و نقل فلزات سنگین/ سم زدایی 

Os09g0453300 آنکسین 

Os10g0474000 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os10g0539600  3پروتئین کیناز وابسته به کلسیم 

Os10g0542400  /اکسپانسینLol pI 

Os11g0547000 FKF1 

Os12g0137100 آنکسین 

Os12g0420300 تیروزین فسفاتاز 

Os12g0631200 انگشت روی، نوع حلقه 
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 برنج پروتئازوم 26S حد تنظیمیزیروا بیانهای همژن 2فهرست کلاستر  -32-پیوستجدو  

 عملکرد ژن شماره دسترسی

Os02g0205300 26 زیرواحد تنظیمیS همولوگ پروتئین متصل شونده به  پروتئازومTAT 

Os01g0150200 ( پروتئین شبه تیروزین فسفاتازPTPLA) 

Os01g0227300 RAB7D 

Os01g0267200  زیرواحد تنظیم کنندگی غیرATPase 26S   34پروتئازوم 

Os01g0375200 دهیدروکوئینات دهیدراتاز/ پیش ماده شیکیمات دهیدروژناز 

Os01g0550100  6پروتئاز اختصاصی یوبی کوئیتین 

Os01g0600000 پروتئین پلیPOL  رتروالمنت شبهCOPIA 

Os01g0811100  3پروتئازوم زیرواحد آلفا نوع (20S  پروتئازوم آلفا زیرواحدG) 

Os02g0133800  3پروتئازوم زیرواحد آلفا نوع (20S  پروتئازوم آلفا زیرواحدF) 

Os02g0175800 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os02g0272600 Aph-1 

Os02g0541700  سیتوکروم  -پروتئین کمپلکس یوبی کوئینوC ردوکتاز 

Os02g0564200  شدهپروتئین فرای حفاظت 

Os02g0567000 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os02g0653800 پروتئین متصل شونده به گوانوزین تری فسفات 

Os02g0670500 عامل قلیایی شدن سریع 

Os02g0713400  وابسته به  3تیوردوکسین ردوکتازNADPH 

Os02g0717300  ترانسلوکاز غشا داخلی ورودی میتوکندریایی، زیرواحدTim17/22 

Os02g0770000 20S   3پروتئازوم زیرواحد بتا 

Os02g0803700 6 همولوگ زیرواحدA 26 تنظیمیS  همولوگ پروتئین متصل به  مپروتئاز(TAT) 

Os03g0180400  6زیرواحد آلفا نوع ( 20پروتئازومS   پروتئازوم آلفا زیرواحدA) 

Os03g0243300  تنظیمی غیر  4زیرواحدATPase 26S  کوئیتینیوبیمولتی متصل به پروتئازوم 

Os03g0695600  زیرواحد  2زیرواحد بتا نوع( پروتئازومD  20آلفاS  )پروتئازوم 

Os03g0774200  کوئینون اکسیدوردوکتازیوبی -نوکلئوتید کاهیدهآمید آدنین دینیکوتین 8زیرواحد 

Os03g0780600  3زنجیر توبولین بتا 

Os03g0805300  فسفوپروتئین فسفاتاز 4ایزوفرم 

Os03g0806900  کیلو دالتونی سیتوکروم 34زیرواحد-C ردوکتاز 

Os03g0820600  3عامل دپلیمریزه کننده اکتین (ADF 3) (ZmABP3) (ZmADF3) 

Os03g0831800 Sec13p 

Os03g0854100  پروتئینZIGA2  حاوی انگشت روی شبهARF GAP 

Os04g0614000   کوآنزیم آ ردوکتاز -انو دی  -24پروکسیزوما 

Os05g0187000  20بتا  2زیرواحدS  پروتئازوم 

Os05g0208000  اگزوگلوتارات/ مامت -2جابجا کننده 

Os05g0371200  تنظیمی غیر  34زیرواحدATPase 26S  پروتئازوم 

Os05g0481600 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os05g0490800  زیرواحد  3زیرواحد آلفا نوع( پروتئازومG  20آلفاS  )پروتئازوم 
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 برنج پروتئازوم  26Sزیرواحد تنظیمی  بیانهای همژن 2فهرست کلاستر  -32-پیوستادامه جدو  

 عملکرد ژن شماره دسترسی

Os05g0564400 پروتئین متصل به گوانوزین تری فسفات 

Os06g0192600  زیرواحدAAA  26آدنوزین تری فسفاتاز ذرات تنظیم کنندگیS  پروتئازوم 

Os06g0219600  شبه پروتئینII  متصل شونده به پلیA 

Os06g0342100  33پروتئین (  کیلودالتونی ذرات شناسایی سیگناSRP19) 

Os06g0643100  زیرواحد  3زیرواحد نوع( بتا پروتئازومC  20آلفاS  )پروتئازوم 

Os06g0653900  زیرواحدSEC61 گاما پروتئین انتقا  پروتئین 

Os06g0714100  پروتئینLYR 

Os07g0223400 عامل آدنوزین دی فسفات ریبوزیلاسیون 

Os07g0435100  زیرواحدRPN12  26پروتئازومS   

Os07g0577700 کوآنزیم آ لیگاز -سیترات لیاز/ سوکسینیل -آدنوزین تری فسفات 

Os07g0585800  زیرواحدNADH- کوئینون اکسیدوردوکتازیوبی 

Os07g0640100  پروتئین خانوادهComplex 1 LYR protein 

Os08g0182400 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os08g0185300 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os08g0243600 هیدرومز شبه هالواسید دهالوژناز 

Os08g0431500 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os08g0440500  پروتئین حاوی دومینMIR 

Os08g0532900  پروتئین خانوادهemp24/gp25L/p24 

Os08g0556600 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os09g0382500 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os09g0513600  پروتئین کیناز سرین/ ترئونینPBS1 

Os09g0515200 20S   7پروتئازوم زیرواحد بتا 

Os09g0556000  کیلودالتونی سیگنا  پپتیداز 22زیرواحد 

Os09g0558100 پروتئین القایی دمای پایین 

Os10g0320400 زنجیر گاما آدنوزین تری فسفات سینتاز، پیش ماده میتوکندریایی 

Os10g0510000 اکتین 

Os10g0551600 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os10g0579300  زیرواحدNADH- یوبی کوئینون اکسیدوردوکتاز 

Os11g0264600 پروتئین فرای 

Os11g0615700  5زیرواحد آلفا نوع ( 20پروتئازومS   پروتئازوم آلفا زیرواحدE) 

Os11g0637700 RNP-1  متصل شونده به  RNA 

Os11g0693800 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os12g0106900 هموپکسین 

Os12g0169700 دارشبه پروتئین متصل به پیوکلین آهن 
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 برنج 3سیستئین پروتئیناز  بیانهای همژن 2هرست کلاستر ف -33-پیوستجدو  

 عملکرد ژن شماره دسترسی

Os04g0311400  3سیستئین پروتئیناز 

Os01g0114300 شبه پروتئین کیناز 

Os01g0559600  شبیهC13 endopeptidase NP1 precursor 

Os02g0667500  پروتئینMFS_1 بامخانواده تسهیل کننده اصلی 

Os03g0111400 پروتئین انتقا  فلزات سنگین/ سم زدایی 

Os04g0415200  پروتئین مرتبط باTB2/DP1  وHVA22 

Os04g0650000 زنجیر آلفا اوریزائین 

Os05g0103300  پروتئینAT.I.24-5 

Os05g0409300 بازدارنده سیستئین پروتئاز 

Os06g0244000  کربوکسیل متیل ترانسفراز وابسته بهS- آدنوزیل- L- متیونین 

Os06g0609600 EF-Hand 

Os07g0204100 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os08g0364900 پروتئین شبه پیرین 

Os08g0556900 سیستئین پروتئیناز 

Os09g0562700  پروتئینPre-pro-TPE4A 

Os10g0503800 پروتئین رمورین 

Os11g0118800 شبه پروتئین بیان شده 

Os11g0155100  جعبهF شبه سیکلین 

Os11g0198200 پروتئین فرای حفاظت شده 
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 برنج 3 آسپارتیک پروتئیناز بیانهای همژن 2هرست کلاستر ف -34-پیوستجدو  

 عملکرد ژن شماره دسترسی

Os05g0567100  3آسپارتیک پروتئیناز اوریزاسین 

Os01g0182300 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os01g0242900 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os01g0348600 پروتئین چند عملکردی اسید چرب (MFP2) 

Os01g0610100  توالیClone ZZZ51 mRNA 

Os01g0841600 ( تریوز فسفات ایزومراز، سیتوزولیTIM) 

Os01g0886600  زیرواحدCLPX  تنظیم کنندگیCLP پروتئاز 

Os01g0899000  پروتئین شبهPti1 کیناز 

Os02g0195600  انگشت روی، نوعA20 

Os02g0261100  آنزیم مزدوج کننده یوبی کوئیتینOsUBC5b 

Os02g0520800 سیتوکروم  -کوئینو سولفور یوبی -زیرواحد آهنC ردوکتاز 

Os02g0556600 پروتئین فروفورین- dz1 

Os02g0586400  پروتئینRab2 متصل شونده به گوانوزین تری فسفات کوچک 

Os02g0596500  پروتئین خانوادهSnf7 

Os02g0634800  ،آنزیم مزدوج کننده یوبی کوئیتینE2 

Os02g0648300 پروتئین حاوی شبه هومئودومین 

Os02g0670000  پروتئین عملکرد ناشناختهDUF300 

Os02g0709300  شدهپروتئین فرای حفاظت 

Os02g0782700  3پروتئین متصل شونده به عنصر پاسخ دهنده به اتیلن 

Os02g0823600 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os02g0824700  زیرواحدF  آنزیمATP  زیرواحد( سینتاز واکوئلیF )آدنوزین تری فسفاتاز واکوئلی 

Os03g0120300  پروتئین عملکرد ناشناختهDUF1084 

Os03g0168000 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os03g0219200 سوپر اکسید دیسموتاز 

Os03g0221200  هوموسیستئینS-  3متیل ترانسفراز 

Os03g0222600 پروتئین مرتبط با کالئوزین 

Os03g0258900 گامکتوز اکسیداز، مرکزی 

Os03g0265300 ناقل سوبسترای میتوکندریایی 

Os03g0322800  سلو  در طی فاگوسیتوزاتصا  و بلع و تحرک 

Os03g0701600 پروتئین فرای حفاظت شده 
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 برنج 3ز یناآسپارتیک پروتئبیان های همژن 2هرست کلاستر ف -34-پیوستادامه جدو  

 عملکرد ژن شماره دسترسی

Os03g0712300  پروتئین شبهCROC-1 

Os03g0769500 EF-Hand 

Os03g0772800  سیتوکرومC  اکسیداز، زیرواحدVIa 

Os03g0795500  پروتئین عملکرد ناشناختهDUF1000 

Os03g0806800 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os03g0820600  3عامل دپلیمریزه کننده اکتین (ZmADF3) 

Os03g0847600  پروتئین متصل شونده بهGAMYB 

Os03g0851500 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os04g0137500  زیرواحدF  آنزیمATP  زیرواحد( سینتاز واکوئلیF )آدنوزین تری فسفاتاز واکوئلی 

Os04g0386600 ایزوسیترات لیاز و فسفوریل میوتاز 

Os04g0546400  پپتیدازC123هیدرومز نهایی  -، یوبی کوئیتین کربوکسیل 

Os04g0548000  پروتئین عملکرد ناشناختهDUF862 یوکاریوتی 

Os04g0645600  پروتئین عملکرد ناشناختهDUF6 تراغشایی 

Os04g0653200 انتقا  دهنده کلسیم با میل ترکیبی پایین 

Os04g0659900 عامل احتمالی ترجمه 

Os05g0105200  پروتئینRab-1B  مرتبط باRas 

Os05g0116000 11ای بذر پروتئین ذخیره-S 

Os05g0341600  پروتئینRab-21  مرتبط باRas 

Os05g0372400  3لیپاز، کلاس 

Os05g0419600 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os06g0124900 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os06g0192600  آدنوزین تری فسفاتازAAA  26ذرات تنظیم کنندگیS  3 زیرواحدپروتئازوم 

Os06g0207200 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os06g0714000  پروتئین عملکرد ناشناختهUPF0183 

Os07g0159800  پروتئینE1  و آلرژی زایDef2/Der2 

Os07g0236800  7پروتئین غیر تبمیری ساکارز (Snf7) 

Os07g0584000  پروتئینCG15309  شبهYippee 

Os08g0130000  پروتئین متصل شونده بهDNA 

Os08g0139200 F-171-b1_1 

Os08g0152600  پروتئین عملکرد ناشناختهDUF1336 
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 برنج 3آسپارتیک پروتئیناز  بیانهای همژن 2هرست کلاستر ف -34-پیوستادامه جدو  

 عملکرد ژن شماره دسترسی

Os08g0265500  3پروتئین افزایش شیردهی 

Os08g0414500  متصل شونده بهHelix-loop-helix DNA 

Os08g0433100  پروتئین عملکرد ناشناختهUPF0016 

Os08g0440000 v-SNARE   واسطه مسیرهای انتقا  وزیکو 

Os08g0558600  پروتئین حاویLD (Longin domain) 

Os09g0286400 تبادلگر سدیم/ هیدروژن 

Os09g0394900 پروتئین شبه آنکسین 

Os09g0413000 پروتئین فرای 

Os09g0416700 های یوکاریوتیانتقا  وزیکو  مزم برای تردد پروتئین بین اندامک 

Os09g0487600 زایی، پکتین لیازعامل بیماری 

Os09g0505700  فسفات اپیمراز( -5-اپیمراز، ایزوفرم سیتوپلاسمی )ریبولوز -3ریبولوز فسفات 

Os09g0511500 انگشت روی، نوع حلقه 

Os09g0516900   منطقه اتصاC2 ( کلسیم/ لیپیدCaLB) 

Os09g0526800  پروتئین حاوی دومینNC 

Os10g0447100  (5آنزیم مزدوج کننده یوبی کوئیتین )پروتئین ناقل یوبی کوئیتین 

Os10g0456600 Ras  گوانوزین تری فسفاتاز  (Ras GTPase) 

Os10g0457600  استیل کوآنزیم آC- ( کوآ تیومز  -کتوآسیل -3آسیل ترانسفرازb) 

Os11g0127700 پروتئین فرای 

Os11g0132400  پروتئین عملکرد ناشناختهDUF872 یوکاریوتی 

Os11g0157200  3القا شده با هارپین 

Os11g0515500 پروتئین تکرار جعبه  3به مهارکننده انتقا  پروتئین پاسخ(F)تکرار غنی از لوسین / 

Os11g0551800  پروتئین شبهYippee (DGL-1) (Mdgl-1) 

Os11g0655800  3لیپاز، کلاس 

Os12g0158600  پروتئین مرتبط باTB2/DP1  وHVA22 

Os12g0210200  گلوتاتیونS-  38ترانسفراز 

Os12g0236400  آدنیلات کینازA آدنوزین مونوفسفات ترانس فسفوریلاز( -)آدنوزین تری فسفات 

Os12g0433700  نور با پروتئین منفی تنظیم شدهLemna gibba (Lg106) 

Os12g0516800  پروتئین عملکرد ناشناختهDUF231 گیاه 

Os12g0554100  پروتئین عملکرد ناشناختهDUF231 گیاه 

Os12g0631100  گوانوزین تری فسفاتاز کوچکRas 
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 برنج Rasمرتبط با  RIC2پروتئین  بیانهای همژن 2هرست کلاستر ف -35-پیوستجدو  

 عملکرد ژن شماره دسترسی

Os06g0551400  پروتئینRIC2  مرتبط باRas 

Os01g0176200 UDP- /گلوکورونوزیلUDP - گلوکوزیل ترانسفراز 

Os01g0279300  3کالمودولین 

Os01g0514000  50پروتئینS  ریبوزومیL24e 

Os01g0652600  اسید ردوکتو ایزومراز( -اسید ردوکتو ایزومراز، کلروپلاست )استوهیدروکسی -کتو 

Os01g0782300  فرای حفاظت شدهپروتئین 

Os02g0235600  60پروتئینS  ریبوزومیL11-2 (L16) 

Os02g0264700 پروتئین شبه پروتئینی ابریشم تاژک مانند 

Os02g0274000 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os02g0279800 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os02g0503400  60پروتئینS  ریبوزومیL35 

Os02g0595400  حفاظت شدهپروتئین فرای 

Os02g0604100 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os02g0834000  پروتئین اتصا  گوانوزین تری فسفات کوچکRop4 

Os03g0115200  شریک پروتئین حاوی دومینKH ه شبNob1; Pno1p; Yor145cp 

Os03g0158500  پروتئین شبهYT521-B 

Os03g0234200 یوبی کوئیتین 

Os03g0298800  اسپلایزوما پروتئین 

Os03g0349600 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os03g0352400  اتوآنتی 2پروتئین اتصا  گوانوزین تری فسفات نوکلئومر(ژن-NGP-1) 

Os03g0353000 پروتئین فرای 

Os03g0699400  پروتئینB گروه خاموشی 

Os03g0815900  ژنDNA-directed RNA polymerase 

Os04g0106300 آرژیناز 

Os04g0297800 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os04g0349500  40پروتئینS  ریبوزومیS8 

Os04g0430600 پروتئین فرای حفاظت شده 
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 برنج Rasمرتبط با  RIC2پروتئین  بیانهای همژن 2هرست کلاستر ف -35-پیوستادامه جدو  

 عملکرد ژن شماره دسترسی

Os04g0449900  پروتئین متصل شونده بهRNA 47 

Os04g0478000 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os04g0502300  40پروتئینS  ریبوزومیS11 

Os04g0692100  توبولین  خوردگیکوفاکتور تاB 

Os05g0114800  ،رونوشت کد کننده غیر پروتئینیnpRNA 

Os05g0417300 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os05g0460200 ناقل یوبی کوئیتین پروتئین 

Os05g0528200  50پروتئینS  ریبوزومیL20 

Os06g0311600 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os06g0644100 ناحیه تنظیم کنندگی کربوکسی پپتیداز 

Os06g0688100  عامل شروع رونویسی اختصاصیRNA  پلی مراز یکRRN3 

Os07g0609700 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os08g0412200  ناحیهRNP-1  متصل شونده بهRNA  موتیف شناسایی(RNA) 

Os08g0505300  60پروتئینS  ریبوزومیL31 

Os09g0510200  پروتئین عملکرد ناشناختهDUF667 

Os10g0124000 پروتئین هسته ای شبه گروه دارای موتیف های با تحرک زیاد 

Os10g0328100 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os10g0420000 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os10g0548400 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os11g0615200  جابجایی سارکوم سینوویا  به کروموزومX (SSXT) 

Os11g0660500 ( پروتئین تومور کنترلی ترجمهTCTPمؤثر در مقاومت به تنش ،)های زیستی 

Os11g0703900  کیلودالتونی شوک حرارتی 71پروتئین 

Os12g0225100 های اتصا  نوکلئوتید، با یک ساختار تاخوردهدومین 

Os12g0477600 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os12g0554300 رونوشت کد کننده غیر پروتئینی، رونوشت غیرقابل طبقه بندی 

Os12g0595500 پروتئین فرای 
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 برنجپروتئاز  FtsHبیان های همژن 2فهرست کلاستر  -36-پیوستجدو  

 عملکرد ژن شماره دسترسی

Os06g0669400 FtsH  پروتئا( زVAR2 ،)پروتئاز وابسته به روی 

Os01g0120500 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os01g0151200  پروتئین غشا داخلیALBINO3 

Os01g0164600  2پروتئین حاوی دومین شبه پروتئین فسفاتازC 

Os01g0218700  3کاست متصل کننده آدنوزین تری فسفات، ناحیه تراغشایی، نوع انتقا  دهنده 

Os01g0501700 TATC (CpTatC) 

Os01g0589800 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os01g0730500 )فردوکسین )خانواده فردوکسین نوع باکتریایی 

Os01g0884900 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os01g0895100  وابسته به غشا، کلروپلاستکیلودالتونی  31پروتئین 

Os02g0188000 UDP- /گلوکورونوزیلUDP - گلوکوزیل ترانسفراز 

Os02g0234500 نوکلئوتیدآمید آدنین دیاپیمراز/ دهیدراتاز وابسته به نیکوتین 

Os02g0529400 اینورتاز 

Os02g0533000 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os02g0535000 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os02g0595700  عامل طویل سازی ترجمه ای کلروپلاستTu 

Os02g0634500  زیرواحد پروتئولیتیکClp  پروتئاز وابسته بهATP (Clp )اندوپپتیداز 

Os02g0638300 تیوردوکسین ردوکتاز -فردوکسین 

Os02g0643500 پروتئین حاوی تکرار پنتاپپتید 

Os02g0649700  پپتیدازM41 ،FtsH خارج سلولی 

Os02g0707100 مونو دهیدروآسکوربات ردوکتاز، ایزوآنزیم گیاهچه 

Os02g0759900 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os02g0766000  پروتئینDCLها و کلروپلاست های معیوب(، کلروپلاست )پروتئین برگ 

Os03g0131200  2ایزوآنزیم کاتامز (EC 1.11.1.6) 

Os03g0137300  شدهپروتئین فرای حفاظت 

Os03g0210700 پروتئین فرای 

Os03g0284600 تیوردوکسین تاخورده 
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 برنجپروتئاز  FtsHبیان های همژن 2فهرست کلاستر  -36-پیوستادامه جدو  

 عملکرد ژن شماره دسترسی

Os03g0351200 نوکلئوتیدآمید آدنین دیاپیمراز/ دهیدراتاز وابسته به نیکوتین 

Os03g0704100 پروتئین( های وابسته به پلاستید لیپید فیبریلینPAP fibrillin) 

Os03g0729300 تیوردوکسین تاخورده 

Os03g0744700 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os03g0767500  2پروتئین حاوی دومین تیوردوکسین 

Os03g0773800 اکسىمامت دهیدروژناز، گلى(  زوماmbNAD-MDH) 

Os03g0795000   بیوپترینپروتئین مرتبط با انتقا 

Os03g0807900  پروتئینRbcX  شبه چاپرونین 

Os03g0826600 فسفولیپاز 

Os03g0838900 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os03g0841900 آمین اکسیداز 

Os03g0851200  پروتئین تداخلی باCAX (CAXIP1) 

Os04g0338100  پروتئینIN2-2 

Os04g0416000  پروتئین عملکرد ناشناختهDUF1279 

Os04g0445200  پروتئین عملکرد ناشناختهDUF861پروتئین حاوی دومین ، cupin_3 

Os04g0525000 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os04g0676100  تیوردوکسینXکلروپلاست ، 

Os05g0110800 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os05g0353300  پنتاتریکوپپتیدپروتئین حاوی تکرار 

Os05g0514200 OsPK4 

Os05g0533700  کیلودالتونی  21زیرواحدNADH- یوبی کوئینون اکسیدوردوکتاز، میتوکندریایی 

Os06g0146400  پروتئین خانوادهHesB/YadR/YfhF 

Os06g0624900 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os06g0694800 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os07g0108300 آمنین آمینوترانسفراز 

Os07g0176900 فسفات ایزومراز -5 -ریبوز 

Os07g0476900  2پروتئین حاوی دومین تیوردوکسین 
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 برنجپروتئاز  FtsHبیان های همژن 2فهرست کلاستر  -36-پیوستادامه جدو  

 عملکرد ژن شماره دسترسی

Os07g0491900  اکسیدوردوکتاز وابسته به فلاوین آدنین( دی نوکلئوتیدFAD) 

Os07g0601000  کد کننده آنزیمHC- کتاز وابسته به ودتوکسین رNADPH کننده سم ، غیرفعاHC 

Os07g0626400  پروتئین چاپرونdnaJ 

Os07g0656700  پروتئین نامشبصUPF0114 

Os08g0242700 پروتئین فرای 

Os08g0260000 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os08g0411200  موتیف متصل شونده بهSAM 

Os08g0432500  پروتئین تعدیل کنندهClp  پروتئاز وابسته به آدنوزین تری فسفاتClpS 

Os08g0463900 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os08g0545700 ( پروتئین تعیین کننده اسیدفسفاتاز مقااوم به تارتاراتTraB) 

Os08g0557400 پروتئین شبه تیروزین فسفاتاز 

Os08g0558200  گلوتاتیونS- ترانسفراز، انتهای آمینی 

Os09g0249900 تیوردوکسین ردوکتاز -فردوکسین 

Os09g0413700 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os09g0454100 پروتئین شبه رومبویید 

Os09g0569100 هیدرومز شبه هالواسید دهالوژناز 

Os10g0419500  شبه پروتئین القا شده در شرایط( غرقابیSIPL) 

Os10g0419600 کلروفیلاز 

Os10g0492300 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os10g0525000  سیتوکرومP450 

Os10g0556200 SPATULA 

Os11g0140800  پروتئین سیر تکامل زندگی سیتوکرومCمنطقه تراغشایی ، 

Os11g0526200 پروتئین فرای 

Os11g0603200  پروتئین خانواده کاست( اتصا  آدنوزین تری فسفاتABCF) 

Os12g0137300  پروتئین سیر تکامل زندگی سیتوکرومC 

Os12g0405200  آنزیم غشایی ارتولوگNnrU/NnuR حفاظت شده 
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 برنجسرین/ ترئونین  کینازپروتئین بیان های همژن 2فهرست کلاستر  -37-پیوستجدو  

 عملکرد ژن شماره دسترسی

Os07g0150700  سرین/ ترئونین کینازپروتئین 

Os01g0149200  2پروتئین شبه متالوتیونین 

Os01g0149800  2پروتئین شبه متالوتیونین 

Os01g0299300 شبه اینتگراز ممبدا 

Os01g0305200 پروتئین منفی تنظیم شده نور Lemna gibba (Lg106) 

Os01g0337500 H )+(- پیروفسفاتاز 

Os01g0343300  انگشت روی، نوعGATA 

Os01g0607200 زیرخانواده آمینواسید پرمئاز 

Os01g0627400  سیتوکرومP450  مونواکسیژنازCYP72A5 

Os01g0830500 2 اگزوگلوتارات- ( آهنIIاکسیژناز ) 

Os01g0841700 ( پروتئین فلوئم برنجRPP17-1) 

Os01g0925200 پروتئین شبه انو  کوآنزیم آ هیدراتاز 

Os02g0134000 کوآنزیم آ کیناز -دفسفو 

Os02g0167000 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os02g0578800  پروتئین عملکرد ناشناختهDUF962 

Os02g0655500  پروتئین عملکرد ناشناختهDUF862 یوکاریوتی 

Os03g0117200  پروتئین بیوسنتز ریبوفلاوینRIBD 

Os03g0118200  انتقا  دهندهUDP-N- استیل گلوک( ز آمینUAA) 

Os03g0133500  3پروتئین متصل شونده به آدنوزین مونوفسفات (AMPBP1) 

Os03g0186600 عامل رونویسی MADS-box 

Os03g0194900  پروتئین حاوی دومین مرتبط باDOMON 

Os03g0364400  سولفوکین فیتوپروتئین شبه گیرنده 

Os03g0366100 پروتئین فرای 

Os03g0598900 DSBA سولفید اکسیدوردوکتاز(پلاسمیک: دی)تیو  پروتئین پری  اکسیدوردوکتاز 

Os04g0373400  پروتئین دفع اد میکروبی چندگانهMatE 

Os04g0430700 بازدارنده پروتئیناز، پروپپتید 

Os04g0511200 EFA27  برای EF hand ، ،کیلودالتون 27اسید آبسیزیک 

Os04g0519900 پروتئین فرای 

Os04g0523600 UDP- /گلوکورونوزیلUDP - گلوکوزیل ترانسفراز 

Os04g0618200 UDP-  اپیمراز -4گلوکز 

Os04g0659800 ای انتقا  دهنده اسید آمینهb 

Os05g0267800 متصل شونده به رتین آلدهید سلولی/ عملکرد سه گانه، انتهای آمینی 

Os05g0363100  هیدرومزآلفا/ بتا 
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 برنجسرین/ ترئونین  کینازپروتئین بیان های همژن 2فهرست کلاستر  -37-پیوستادامه جدو  

 عملکرد ژن شماره دسترسی

Os05g0413400  3ایزوپنتنیل دی فسفات ایزومراز 

Os05g0457800  5فسفات آسیل ترانسفراز  -3-گلیسرو (AtGPAT5) 

Os05g0541700 پروتئین فرای 

Os06g0128800 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os06g0132500 آلفا/ بتا هیدرومز 

Os06g0152700  پروتئین عملکرد ناشناختهDUF821 پروتئین خانواده شبه ،CAP10 

Os06g0523300 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os06g0596300 آسیل-ACP  تیواستراز 

Os06g0624900 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os06g0649700  منطقه عملکرد ناشناختهDM13 

Os06g0691800 شبه پروتئین کیناز 

Os07g0249800 3آمینواسید هیدرومز  -ایندو  استیک اسید 

Os07g0494900 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os07g0503300 UDP-  /گلوکورونوزیلUDP- گلوکوزیل ترانسفراز 

Os07g0599900 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os07g0633100 X8 

Os07g0647200  سیتوکرومP450 

Os07g0680000 3سازی واکوئلی گیرنده مرتب (AtVSR1) ،3ی گیرنده عامل رشد اپیدرم (AtELP1) 

Os07g0684800 پروتئین شبه NAM/CUC2 

Os08g0163500  پروتئین عملکرد ناشناختهDUF1005 

Os08g0529800  منطقه لیپاز مرتبط باAB- هیدرومز 

Os09g0401000 ( عامل رونویسی میلوبلاستوزیسMYB) 

Os09g0426800  پروتئینGlossy1 

Os09g0434500  2عامل پاسخ به اتیلن 

Os09g0512900 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os09g0526800  پروتئین حاوی دومینNC 

Os10g0122600  توکوفرو متصل شونده به رتین آلدهید سلولی/ انتقا  آلفا 

Os10g0479900  31عامل پاسخ به اکسین 

Os10g0498100 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os10g0516500 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os10g0525400  گلوتاتیونS-  33ترانسفراز (GSTU31) 

Os12g0578300 متصل شونده به کالمودولین، گیاه 

Os12g0616500 تبادلگر سدیم/ هیدروژن 
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 برنج 2الکل دهیدروژناز  بیانهمهای ژن 2فهرست کلاستر  -38-پیوستجدو  

 عملکرد ژن شماره دسترسی

Os11g0210500  2الکل دهیدروژناز 

Os01g0141000  پروتئین شبهRAV 

Os01g0313300  3پروتئین متصل شونده به عنصر پاسخ دهنده به اتیلن 

Os01g0548600 پروتئین کیناز 

Os01g0766300 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os01g0855600  پروتئینHs1pro-1 

Os02g0242900 UDP-  /گلوکورونوزیلUDP- گلوکوزیل ترانسفراز 

Os02g0601300 3فسفات دهیدروژناز، سیتوزولیک  -3-گلیسرآلدهید 

Os02g0743200 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os03g0182900  ،رونوشت کد کننده غیر پروتئینیnpRNA 

Os03g0225700 شبه پروتئین کیناز 

Os03g0233900  3هموگلوبین غیر همزیست (rHb1( )ORYsa GLB1a) 

Os03g0234000  3هموگلوبین غیر همزیست (rHb3( )ORYsa GLB1c) 

Os03g0432100 پیش ماده ارتوفسفات دی کیناز 

Os03g0576900 اسید آمینه/ انتقا  دهنده پلی آمین 

Os03g0724500 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os03g0769700 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os04g0311500  پروتئین عملکرد ناشناختهDUF593 

Os05g0387300 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os05g0451300 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os05g0469600 پیروات دکربوکسیلاز 

Os05g0524400 فسفوفروکتوکیناز 

Os06g0521500 هیم پروکسیداز 

Os06g0707300  پروتئین عملکرد ناشناختهDUF295 

Os06g0714800  پروتئین عملکرد ناشناختهDUF581 

Os07g0194500  هیدروکسیلاز، زیرواحد آلفا -4پرولیل 

Os07g0538200  پروتئین عملکرد ناشناختهDUF26 
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 برنج 2الکل دهیدروژناز  بیانهای همژن 2هرست کلاستر ف -38-پیوستادامه جدو  

 عملکرد ژن شماره دسترسی

Os07g0541900  کیناز تداخلی با دومینKI 

Os07g0542600 پروتئین کیناز 

Os07g0673400 ( پروتئین عمومی تنشUsp) 

Os08g0345700 فسفوترانسفراز -3فسفات  -6-فروکتوز 

Os08g0480400  پروتئین عملکرد ناشناختهDUF1637 

Os08g0518800  همولوگ کیتیناز کلاسIII (OsChib3H-h) 

Os09g0243200 انگشت روی، نوع حلقه 

Os09g0483500  پروتئین خانوادهEF-hand متصل به کلسیم 

Os09g0522200  1پروتئین متصل شونده به عنصر پاسخ دهنده به کم آبیA 

Os10g0364900 پروتئین فرای 

Os10g0376900  دایمریزاسایونناحیه Basic helix-loop-helix (bHLH) 

Os10g0390500 آمنین آمینوترانسفراز 

Os11g0112000  پروتئینAIE 

Os11g0183900  آسپارتیک پروتئینازAsp1 

Os11g0701000  همولوگ کیتیناز کلاسIII (OsChib3H-c) 

Os12g0111600 بافت ناحیه حفاظت شده پروتئین القا شده با کاهش اکسیژن 
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 برنج Eپروتئازوم آلفا زیرواحد  20Sبیان های همژن 2فهرست کلاستر  -33-پیوستجدو  

 عملکرد ژن شماره دسترسی

Os11g0615700 20S   5پروتئازوم زیرواحد آلفا نوع (20S  د پروتئازوم آلفا زیرواحE) 

Os01g0184800  پروتئینPhosducin 

Os01g0254200  فرای حفاظت شدهپروتئین 

Os01g0256900  پروتئینSmX6 

Os01g0267200  26تنظیم کنندگی غیر آدنوزین تری فسفاتاز  34زیرواحدS پروتئازوم 

Os01g0316800  زیرواحدDSS1  26مجموعهS پروتئازوم 

Os01g0550100  6پروتئاز اختصاصی یوبی کوئیتین 

Os01g0819400  پروتئین ناقل یوبی کوئیتین(آنزیم مزدوج کننده یوبی کوئیتین( 

Os01g0841600 تریوزفسفات ایزومراز، سیتوزولی 

Os01g0866700  پروتئین شبهSm 

Os01g0894500 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os01g0935900 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os02g0162000 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os02g0178400  زیرواحدSEC61 گاما پروتئین انتقا  پروتئین 

Os02g0205300  همولوگ پروتئین متصل شونده بهTAT 

Os02g0272600  پروتئین خانوادهAph-1 

Os02g0567000 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os02g0662200  ناحیه وابسته بهYbaK پرولیل /-tRNA سنتتاز 

Os02g0723700  پروتئین خانوادهSNF5/SMARCB1/INI1 

Os02g0727500 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os02g0770000 20S  3بتا  پروتئازوم زیرواحد 

Os02g0803700  6همولوگ زیرواحدA  26تنظیمیS همولوگ پروتئینی متصل( به پروتئازومTAT) 

Os03g0180400  6پروتئازوم زیرواحد آلفا نوع (20S  پروتئازوم آلفا زیرواحدA) 

Os03g0209400  3پروتئین گلوتامیک اگزالواستیک ترانس آمیناز (Got1) 

Os03g0287900 دی سولفید ایزومراز 

Os03g0364000  پروتئین ترمیم برشUV ،Rad23 

Os03g0381200  3پروتئین کلاهک گذاری بتا 

Os03g0387100 20S   2پروتئازوم زیرواحد آلفا 

Os03g0744800  پروتئین خانوادهemp24/gp25L/p24 

Os03g0756800  پروتئین عملکرد ناشناختهUPF0139 

Os03g0819900  پروتئینRABE1d  مرتبط باras ،RAB8C 

Os03g0824000 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os03g0848300  پروتئین مرتبط با اکتین 3/2زیرواحد کمپلکس 

Os04g0118500 ترانس ایزومراز  -پرولیل سیس -پپتیدیل(Rotamase Pin1( )PPIase Pin1) 

Os04g0165500 پروتئین فرای حفاظت شده 
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 برنج Eپروتئازوم آلفا زیرواحد  20Sبیان های همژن 2فهرست کلاستر  -33-پیوستادامه جدو  

 عملکرد ژن شماره دسترسی

Os04g0181100 القا کننده جراحت شبه پاسخ فوق حساسیت 

Os04g0432600 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os04g0661300 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os05g0110700  پروتئین خانوادهSpc25 زیرواحد کینه توکور- Ndc80 

Os05g0122900  پروتئینBLE1 

Os05g0187000 20S  2بتا  پروتئازوم زیرواحد 

Os05g0255600  2پروتئین حاوی دومین تیوردوکسین 

Os05g0371200  26تنظیم کنندگی غیر آدنوزین تری فسفاتاز  34زیرواحدS پروتئازوم 

Os05g0380400 رونوشت کد کننده غیر پروتئینی 

Os05g0383000 مارپیچ شبه تتراتریکوپپتید 

Os05g0461000 کمپلکس تعدیل کننده کلاترین، زنجیر کوچک 

Os05g0491100 کالمودولین 

Os05g0593200  شدهپروتئین فرای حفاظت 

Os06g0153800 20S  5بتا  پروتئازوم زیرواحد 

Os06g0219600  شبه پروتئینII ( متصل شونده به پلیA) 

Os06g0342100  33پروتئین (  کیلودالتونی ذرات تشبیص سیگناSRP19) 

Os06g0653900  زیرواحدSEC61 گاما پروتئین انتقا  پروتئین 

Os07g0223400 دی فسفات عامل ریبوزیلاسیون آدنوزین 

Os07g0577700 سیترات لیاز/ سوکسینیل کوآنزیم آ لیگاز 

Os07g0618800 )سنترین )کالتراکتین 

Os07g0691800 26S  پروتئازوم زیرواحد  AtRPT2a 

Os08g0156700   27پروتئین مرتبط با وزیکو 

Os08g0182400 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os08g0185300 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os08g0549300  پروتئین ناقل آسیلIII( کلروپلاست ،ACP III) 

Os08g0556600 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os09g0375100 رونوشت کد کننده غیر پروتئینی 

Os09g0505600  3پروتئازوم زیرواحد بتا نوع( ،20S  پروتئازوم آلفا زیرواحدF) 

Os09g0556000  پپتیداز کیلو دالتونی سیگنا  22زیرواحد 

Os09g0568900  پروتئین بازدارندهF1F0-ATPase 

Os11g0637800 فسفولیپید/ گلیسرو  آسیل ترانسفراز 

Os12g0287200 ( پروتئین ماگو ناشیMago Nashi) 

Os12g0477600 پروتئین فرای حفاظت شده 

Os12g0616200  پروتئین شبهHUELLENLOS 



 منابع
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proteins (e.g. Glutathione S-transferase, Bax inhibitor-1, Alcohol dehydrogenase 1 and 

Catalase 1), Ras-related protein RIC2, Calmodulin, EF-hand, Arabinogalactan protein, 

Myb, GRIM-19, SNARE-like, Vesicle transport v-SNARE, Fatty acid desaturase 2, 

Glutaredoxin-like, etc. Moreover, many shared Co-expressed genes were identified 

between Arabidopsis and Rice among which are; aspartic proteinase, RNA-binding 

RNP-1, enoyl-CoA hydratase/isomerase family, aldehyde dehydrogenase, ATP citrate 

lyase A-3, cysteine proteinase, Cytochrome P450, serine/threonine protein kinase 

WNK, Galactose oxidase superfamily protein, alpha/beta hydrolase superfamily protein, 

leucine rich-repeat family protein (LRR), calmodulin-domain protein kinase, 

Lactate/malate dehydrogenase family protein, oxoglutarate/Iron-dependent oxygenase, 

20S proteasome alpha and beta, 26S proteasome, Isopentenyl-diphosphat isomerase, 

SNARE-like superfamily protein, Bax inhibitor-1 (BI-1), Tetratricopeptide-like 

superfamily protein (TPR), EF-Hand, FtsH protease, Clp protease proteolytic subunit, 

Monodehydroascorbate reductase, Chaperone protein dnaJ, glutathione S-transferase, S-

adenosyl-L-methionine:carboxyl methyltransferase superfamily protein, zinc finger, 

octicosapeptide/Phox/Bem1p family protein, sucrose nonfermenting 1 (SNF1)-related 

protein kinase, F-box and serine/threonine kinase PBS1 protein. Our results indicated 

that most co-expressed genes identified in Arabidopsis and rice are high likelihood 

candidates for functional characterization in relation to in vitro androgenesis induction 

in monocot and dicot plants. 
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Abstract 

Owing to the haploid nature of pollen cells, microspore embryogenesis 

(androgenesis) is a valuable tool to generate double haploids for breeding purposes. 

Microspore embryogenesis is based on the switch of microspores from their normal 

pollen development towards an embryogenic pathway, which can be induced by 

different stress treatments. Efficient androgenesis in plants is induced by a combination 

of starvation and osmotic stress, which is achieved via a mannitol treatment of anthers 

containing microspores at the mid-late to late uninucleate stage, just prior to the first 

pollen mitosis. At the molecular level, the induction of several genes marks the 

reprogramming of microspore toward the androgenic pathway. The basic assumption is 

that a cluster of co-expressed genes is regulated by the same transcription factors and 

the genes of a given cluster share common regulatory motifs. Accordingly, we 

hypothesized that genes indirectly connected with query genes may be share common 

regulatory motifs. In this study, gene co-expression networks in Arabidopsis and rice 

was constructed using ATTED-II and RiceFREND databases, respectively and 

thereafter 1000 bp upstream of coding Region these genes in Arabidopsis and rice as 

promoter are chosen from TAIR and RAP-DB databases, respectively. To ensure the 

expression of these genes in the embryo, their expression patterns was evaluated using 

microarrays data present in Genevestigator software. The shared cis-acting regulatory 

elements were predicted by scanning 1000 bp upstream region of co-expressed genes, 

using the motif sampler software and PLACE database. The results obtained from the 

Genevestigator software indicated that all of these genes are expressed during 

embryogenesis. Several cis-acting regulatory elements that are associated with response 

to light, biotic and abiotic stresses, plant development and gene expression were 

identified among which are; -10 promoter element, G-box, GT-1, I-box, Box A, 

AuxRE, JARE, ERE, GCC-box, ElRE, ABRE, MYC, MYB, CRT/DRE, GARE, P-box, 

PRE, Q-element, ARE, SEF3, PolyA signal, A-box, C-box, T-box, S1F box, RY repeat, 

BS1, REalpha, REbeta, TATA box, etc. This result reveals the probable cis-acting 

regulatory elements that possibly are involved in the expression and regulation of co-

expressed genes in Arabidopsis and rice during mannitol treatment and the 

reprogramming of microspore toward the androgenic pathway. Many genes were 

identified in our study among which are; Proteolytic genes (e.g. 20S proteasome, 26S 

proteasome, FtsH metalloprotease, Cysteine protease, Aspartic protease), stress-related  
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