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 نامپروتئين اثرگذاری به  Fusarium oxysporum f. sp. lycopersici (Fol)زايی، عاملدرطی فرآيند بيماری

SIX1 فرنگی که حامل ژن مقاومتی گوجهدر ارقام مقاوم  .کندمیفرنگی ترشح ا درون آوند گياه گوجهرI-3  ،هستند

های از برخی فرم SIX1ژن  هومولوگ .کندنقش يک فاکتور غيربيماريزايی را ايفا می SIX1پروتئين اثرگذار 

 .F. oxysporum f. spاختصاصی فرم تاکنون حضور اين ژن در. استگزارش شده F. oxysporumتخصصی ديگر 

melonis (Fom) اين بيمارگر از مهمترين عوامل کاهش عملکرد، در ارقام ملون در سراسر جهان از . استتاييد نشده

تواند توليد ارقام مقاوم به اين می Fomهای اثرگذار در شناسايی ژن. خصوص استان خراسان استه جمله ايران و ب

 SIX1اسايی همولوگ ژن اثرگذارهای بيوانفورماتيکی برای شندر مطالعه حاضر ابتدا از روش. کندبيماری را تسهيل

و  tBLASTNاستفاده از ابزار  با WGSFOM در پايگاه داده Fol-SIX1توالی پروتئين . شداستفاده Fomدر ژنوم 

پوشانی و ها همشناسايی شد که فقط يکی از آن( کانتيگ)پيوسته مه چهار توالی به. جستجو شد e-value 0.1 با حد

افزار های ممکن با نرمORFپيوسته موردنظر بازيابی و  مهتوالی به. دارا بود Fol-SIX1قبولی را با شباهت قابل

VectorNTi توالی که داد  نشاننتايج . بينی شدپيش ORFداشته و  سنس قرارروی رشته آنتی ژن مفروض بر

بينی ساختار پيش. دارد Fol-SIX1بيشترين شباهت را با پروتئين  و کندمیاسيدآمينه را کد  353طول پروتئينی به

يک جفت آغازگر توسط ، Fomدو نژاد  در فوقژن در ادامه . گرفت صورت+FGENESH ژنی مفروض با 

های يابی و توالی آن با توالیسپس طول کامل ژن با يک جفت آغازگر خارجی توالی. شد رديابیداخلی اختصاصی 

 Fomدر ژنوم   Fol-SIX1بار همولوگ پروتئين اثرگذار در اين مطالعه برای نخستين. همولوگ خود مقايسه شد

قابليت  Fom-SIX1جديد نشان داد که ژن مفروض  Fom-SIX1مطالعه پروتئين . شدناميده Fom-SIX1شناسايی و 

ن يکد کردن يک پروتئين کوچک ترشحی غنی از سيستئين و پايدار در محيط خارج سلولی را داراست که فاقد دم

 .های اثرگذار کاملا منطبق استو با خصوصيات ذکر شده برای پروتئين شناسايی شده بوده

 های کليدیواژه
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  مقدمه

زا در طي تکامل سبب توسعه برهمکنش گیاهان و عوامل بیماري

ترتیب در گیاه و زايي مختلفي بههاي مقاومتي و بیماريسیستم

هرچند گیاهان از موانع غیرالقايي متعددي مانند . استبیمارگر شده

ي مختلف جهت مقاومت در برابر طیف يسدهاي فیزيکي و شیمیا

گیرند ولي در سیستم مقاومت ها بهره ميکروارگانیسموسیعي از می

-مي طور فعال نسبت به عوامل بیمارگر واکنش نشانه القايي ب

هاي مختلفي تاکنون جهت بیان اين الگوي تکاملي مدل. دهند

 Agrawal and Lively 2002; Jones and Dangl ) استارايه شده

2006; Sacristan and Garcia-Arenal 2008).  براساس مدل ارايه

زا قادرند با عوامل بیماريJones and Dangl  (2006) توسطشده 

مواد مولکولي ترشحي خود روي گیاهان اثر گذاشته و در صورت 

در مقابل . مساعد بودن شرايط سبب بروز بیماري در گیاه شوند

 گیاهان قادرند با شناسايي الگوي ملکولي مرتبط به بیمارگر

(PAMPs
دفاعي مناسبي را جهت بروز مقاومت در خود سیستم (  

اين نوع مقاومت را مقاومت القا شده توسط الگوي  .کنندفعال 

PTI) مولکولي مرتبط با بیمارگر
بیمارگر در مسیر . نامندمي(  

زايي سیستم مقاومتي تکامل خود توسط عوامل اثرگذار در بیماري

را  شود که آنيو سبب بروز بیماري م کردهگیاه را مهار يا مختل 

در مقابل . نامندمي( ETS)  حساسیت ناشي از عوامل اثرگذار

اند با شناسايي اين عوامل اثرگذار، سیستم دفاعي گیاهان توانسته

که به اين مقاومت القا شده ناشي از عوامل  کنند خود را فعال

اثرگذار  پروتئینحالت  اين در. شودگفته مي( ETI)  اثرگذار

Avrيا  "فاکتور غیر بیماريزايي"عنوان به شده شناسايي
فعالیت   

 پروتئیندر روند تکامل، بیمارگر با حذف و يا تغییر در . کند

و سبب بروز نژاد جديد  کردهاثرگذار سیستم دفاعي گیاه را مهار 

ترتیب اين به (.Jones and Dangl 2006) شوددر جمعیت خود مي

نژادهاي مختلف و در پي در طي روند تکامل در جمعیت بیمارگر 

لذا شناسايي اين . دشوآن در جمعیت میزبان ارقام مقاوم ايجاد مي

شناسايي مسیرهاي  جهتهاي اثرگذار در جمعیت بیمارگر ژن

                                                           
1
 Pathogen-associated molecular patterns 

2
 PAMP-triggered immunity (PTI) 

3
 Effector triggered susceptibility (ETS) 

4
 Effector triggered immunity (ETI) 

5
 Avirulence factor 

 نهايت تولید ارقام مقاوم بسیار حائز اهمیت است دفاعي گیاه و در

(Vleeshouwer and Oliver 2014) همین دلیل جستجو براي  و به

هاي اثرگذار در مطالعات متعددي مورد توجه قرار ن اين ژنيافت

 Luderer et al. 2002; Dodds et al. 2004; Marshall)است گرفته

et al. 2011; Brefort et al. 2014). 

 .F. oxysporum f. spبیماري زردي و پژمردگي آوندي ناشي از

(Fom) melonis مختلف مهم ارقام هاياز بیماري Cucumi 

smelo هاي کلاسیک بر اساس الگوي بیماريدر روش. باشدمي-

زايي قارچ روي گیاهان مقاوم چهار نژاد در جمعیت بیمارگر 

کمک  به سوي ديگر از. (Banihashemi 2010) استشناسايي شده

هاي پیوستگي، دو ژن هاي توارث صفات و تهیه نقشهروش

سايي شده که در ارقام مقاوم خربزه شنا Fom2و  Fom1 مقاومتي

 Wang et al. 2000; Luo) است شده کلون Fom2در اين بین ژن 

et al. 2001)  لذا براساس نظريه ژن براي ژن فلور، باتوجه به

هاي وجود نژادهاي مختلف در جمعیت بیماگر و وجود ژن

هاي اثرگذار در جمعیت وجود ژنمقاومتي در میزبان، احتمال 

-نظر ميمنطقي به  F. oxysporumf. sp. melonis(Fom) بیمارگر

 .رسد

 .F. oxysporum f. spشده روي فرم اختصاصيمطالعات انجام

lycopersici (Fol) هاي اثرگذار منتج به شناسايي تعدادي از ژن

SIXنام هاي ترشحي بهپروتئینکه  شده
 به طوري دکننکد ميرا   

گیاه و در توسعه قارچ در  شدهکه در بافت آوندي گیاه ترشح 

هاي اثرگذار در هاي شناسايي ژنيکي از روش. تاثیرگذار هستند

هاي اثرگذار هاي مشابه با ژنقارچ، جستجوي براي يافتن توالي

استفاده از اين روش  با (.Thatcher et al. 2012) استشناخته شده

-FOL هاي اثرگذار از جمله تاکنون همولوگ تعدادي از اين ژن

SIX6 و FOL-SIX7 هاي تخصصي ساير فرم درF. oxysporum 

لذا اين انتظار . (Vander Does et al. 2008) استگزارش شده

شناسايي شده در  Avrهاي وجود دارد که همولوگ برخي از ژن

Folاختصاصي ، در نژادهاي فرمFom باشدنیز وجود داشته. 

 Fol-SIX1ژن  Folشده در قارچ هاي اثرگذار شناساييدر میان ژن

ه دلیل قابل شناسايي بودن توسط سیستم دفاعي گیاه در بعضي از ب

ي پروتئیناين ژن . دارد (Avr3) زاييبیماري ارقام مقاوم نقش غیر

                                                           
6
 Secreted in xylem (SIX) 
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در مرحله توسعه قارچ در  کرده واسیدآمینه کد  189به طول 

 (.Rep et al. 2004) شودفرنگي ترشح ميشبکه آوندي گیاه گوجه

ین ترشحي با دارا بودن چهار باند ديئتاين پرو دادهمطالعات نشان

سولفیدي، ساختار ثانويه پايداري در خارج از سلول داشته و 

 .Rep et al) زايي در گیاه ضروري استحضور آن جهت بیماري

2004.) 

زايي قارچ روي گیاه با توجه به نقش کلیدي اين ژن در بیماري

 .Fهاي اختصاصي ديگر از جمله فرم اختصاصي جستجو در فرم

oxysporium f. sp. conglutinans (Foc ) منجر به شناسايي

همولوگ آن شده و نقش آن در برهمکنش میان اين فرم 

 استهاختصاصي و گیاه آرابیدوبسیس مورد بررسي قرارگرفت

(Thatcher et al. 2012.) هاي اثرگذار يافتن توالي مشابه ژن

 F. oxysporiumتواند در درك بهتر برهمکنش فرم اختصاصي  مي

f. sp. melonis و گیاه ملون نیز بسیار مؤثر باشد. 

گرفته در علم بیوانفورماتیک امکان استفاده هاي صورتپیشرفت 

ک را در جستجوي همولوگ هاي مبتني بر بیوانفورماتیاز روش

امروزه . (Sato et al. 2011)است هاي مختلف ممکن ساختهژن

از طريق پايگاه بانک ژن و  Fomهاي ژنومي فرم اختصاصي داده

در دسترس عموم  ( Broad 2007)همچنین موسسه علمي براد 

هاي اثرگذار توجه به اهمیت ژن اضر، بالذا در مطالعه ح. قرار دارد

نهايت تولید ارقام  بیمارگر در شناسايي مسیرهاي دفاعي گیاه و در

، حضور همولوگ Fol-SIX1اثرگذار ژن  و همچنین اهمیت مقاوم

هاي با تکنیک Fomاين ژن در ژنوم فرم اختصاصي 

و خصوصیات بررسي بیوانفورماتیکي و سپس آزمايشگاهي 

 .مطالعه شد In Silicoنده توسط اين ژن به روش پروتئین کدشو

 

  هامواد و روش

 ژن همولوگ توالي شناسايي و ملکولي هايداده پايگاه جستجوي 

 Fol-SIX1 اثرگذار

متعلق   Fol-SIX1پروتئیندر اين بررسي ابتدا توالي آمینواسیدي 

با شماره بازيابي F. oxysporum f. sp.lycopersici (Fol )به 

CAE55866.1  از بانک ژنوميNCBI  از اين توالي . دشبازيابي

 .Fهاي همولوگ اين ژن در ژنوم منظور جستجوي تواليبه

                                                           
1
 Broad institute 

oxysporum f. sp. melonis منظور با استفاده براي اين. شداستفاده

ي پروتئین، توالي tBLASTn(Altschu et al. 1997)  از ابزار

CAE55866.1 هاي در بانک دادهFOM-WGS پس . جستجو شد

ها از آستانه از آن جفت قطعاتي از توالي که امتیاز همرديفي آن

بالاتر بود، جهت بررسي بیشتر ( e-value 0.1حد)مشخص شده 

 .دشدنانتخاب 

  Fol-SIX1همولوگ ژن  توالي تجزيه

 شودميانتخاب  F. oxysporum f. sp. melonisاز ژنوم  هاييتوالي

 Fol-SIX1 پروتئینبا  tBLASTnرديفي مناسب در که با امتیاز هم

 (CAE55866.1 ) در پايگاه موسسه علمي براد . داشب دهشمنطبق

(Broad 2007 ) جفت باز از نواحي اطراف 555حدود5 و9 

منظور شناسايي توالي کامل سپس به. دشتوالي مورد نظر بازيابي 

 -دن ساختار اگزونکرو مشخص  ORFهاي خواندني ارچوبچ

 FGENESH+ (Solovyevکمک برنامه اينترون ژن، اين توالي به

et al. 2006 )د حضور ژن در منطقه منظور تايیبه. تجزيه شد

 شده با نرمممکن در توالي شناسايي  ORFشناسايي شده،

صحت جهت اطمینان بیشتر از . شد تجزيه  Vector NTiافزار

 .Fروي نقشه ژنومي آمده، موقعیت ژن مفروض بردستنتايج به

oxysporum f. sp. melonis پايگاه موسسه علمي براد بررسي در 

 .شد

  قارچي هايجدايه

و  Fom-R1هاي به نام F. oxysporum f. sp. melonisدو جدايه 

Fom-R1.2 ( بیمارگر 1/1و 1ترتیب متعلق به نژادهاي به)  و يک

از گروه  Fol021نام به F .oxysporum f. sp. lycopersiciه جداي

ها در ابتدا بر روي جدايه. دشگیاهپزشکي دانشگاه شیراز تهیه 

-کشت و سپس به( PDA)آگار  -دکستروز -زمینيمحیط سیب

ها در طول انجام پروژه، بر روي منظور حفظ توان بیماريزايي آن

 . ار منتقل شدندآگ -دار، خاك و آبشیب SNAهاي محیط

  DNAاستخراج

-زمینيابتدا از هر جدايه، کشت مايعي بر روي محیط مايع سیب

با استفاده از  DNAسپس استخراج . دشتهیه ( PDB)دکستروز 

(Qiagen Co., Germany )QiagenDNeasy Plant Mini Kit 

استخراج شده با استفاده از  DNAکیفیت و کمیت . انجام شد
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رنگ  درصد 51/5محتوي  يک درصد ل آگارزژ الکتروفورز روي

DNA Green Viewer  شدبررسي. 

 ژنوم در Fom-SIX1 اثرگذار ژنکامل  طول یرتکث و رديابي

  F. oxysporum f. sp. melonis هايجدايه

در ژنوم دو نژاد از  Fom-SIX1در ابتدا جهت رديابي ژن اثرگذار 

F. oxysporum f. sp. melonis داخلي به نام ، يک جفت آغازگر

PSh51-2-F/R کمک  منظور، بهبراي اين(. 1جدول )د ش طراحي

مناطق نسبتا  SeqMan (Swindell and Plasterer 1997) افزارنرم

کمک که به ،Fom-SIX1شده در درون توالي ژن مفروض حفاظت

-Folهايبود و توالي ژنبیني شدههاي بیوانفورماتیکي پیشروش

SIX11  وFoc-SIX1، هاي ژنوميشده در بانک دادهارايه NCBI با

. دش ، مشخصHQ260601و AJ608703هاي شماره دستیابي

يک جفت آغازگر   Primer primier 5افزار سپس با استفاده از نرم

داخلي در مناطق حفاظت شده طراحي و در نهايت کیفیت آغازگر 

 بزرگ پیوسته فوقمهطراحي شده در توالي به

AGNE01001175.1  در ادامه . افزار فوق ارزيابي شدکمک نرمبه

-PSh51با نام  جهت تکثیر طول کامل ژن فوق، يک جفت آغازگر

1-F/R  در خارج از محدودهORF براي (. 1جدول)د ش طراحي

دست جفت باز از مناطق بالادست و پايین 155منظور حدود اين

هاي که به کمک روش ،Fom-SIX1توالي ژن مفروض

بیني شده بود، از پروژه ژنومي موسسه علمي بیوانفورماتیکي پیش

در خارج از محدوده براد استحصال شد و مناطق حفاظت شده 

ORF هاي دست ژنهاي بالادست و پايیناين ژن براساس توالي

Fol-SIX1 و Foc-SIX1هاي ژنومي ، ارايه شده در بانک داده

NCBI هاي با شماره دستیابيAJ608703 و HQ260601 ،

-نرم موقعیت و کیفیت جفت آغازگر طراحي شده با. دش مشخص

 .شدالا ارزيابيمشابه بPrimer primier 5  افزار

ژنومي به  DNAنانوگرم از  15مقدار  PCRواکنش جهت انجام 

 MgCl2 ،155مولار میلي 5/1 میکرولیتري حاوي 15واکنش 

، يک میکرولیتر dNTPs (GeNetBio, south Korea)میکرومول 

، پنج پیکومول از PCR 10X (GeNetBio, south Korea)بافر 

 ,.BioNeer Co)ه توسط سنتز شد)رفت و برگشت  آغازگرهاي

 Taq DNA)پلیمراز و يک واحد آنزيم تگ جنوبيکره

Polymerase, GeNetBio, South Korea )برنامه  .شداضافه

-درجه سانتي 39دقیقه در  9 دن بصورتکرپس از بهینه  حرارتي

ثانیه در  95 گراد،درجه سانتي 31 ثانیه در 95چرخه با  95و گراد 

 58يا ( PSh51-2-F/Rبراي آغازگر) رادگدرجه سانتي 55دماي 

 21يک دقیقه در  ،(PSh51-1-F/Rبراي آغازگر) گراددرجه سانتي

درجه  21دقیقه در  5 و مرحله تکثیر نهايي با گراددرجه سانتي

 انجام( Eppendorf)بااستفاده از دستگاه ترمال سايکلر  گرادسانتي

توسط الکتروفورز  هاتصوير الگوي باندي تکثیر شده از نمونه. دش

 درصد 15محتوي  يک درصد ژل آگارز محصول واکنش روي

  .تهیه شد DNA Green Viewerرنگ 

 ®AccuPowerتکثیر توالي حامل ژن هدف با استفاده از کیت 

ProFi Taq PCR Premix ( شرکتBioneerکره جنوبي ،)  و

دقیقه در  9در برنامه حرارتي شامل  PSh51-1-F/Rآغازگرهاي 

-درجه سانتي 31ثانیه در  95چرخه با  95گراد، جه سانتيدر 39

درجه  21گراد و يک دقیقه در درجه سانتي 51ثانیه در  95گراد، 

گراد در دستگاه درجه سانتي 21گراد و پنج دقیقه پاياني در سانتي

 .دشانجام ( ، آلمانEppendorf thermogradient)ترموسايکلر 

 Gele extraction Kit (BioNeer با استفاده از کیت PCRمحصول 

Co. ) محصول . خالص شد يک درصداز درون ژل آگارز

-PSh51-1  شده در دو جهت با آغازگرهاي اختصاصيتخلیص

F/R ترادف ژن . دشيابي توسط شرکت ماکروژن کره تواليFom-

SIX1  افزارهاي با استفاده از نرم پروتئیندر سطحSeqMan 

(Swindell and Plasterer 1997)،Mega5  (Tamura et al.2011) 

ه در هاي مشاببا ترادف Clustalw2.1 (Larkin et al 2007)و 

 .مقايسه شد NCBIهاي ژنومي بانک داده

 In Silicoبا روش  Fom-SIX1 پروتئین اتیخصوص مطالعه

 ترجمه ،Fom-SIX1کامل ژن  ORFاز مشخص شدن  پس 

و  هيتجز ،در ادامه. شد هیته MEGA5برنامه  کمکبهآن  يپروتئین

 منظوربه. انجام شد پروتئین يتوال يرو بر فقط شتریب يهالیتحل

 نواحي مانند ياتیخصوص و ينیمد يساختارها حضور يسبرر

 گاهيدر پا يپروتئین يتوال نيا ،يتکرار يهايتوال و يدیپپت گنالیس

(Letunic et al. 2004)SMART  يبرش تيسا سپس و دتجزيه ش 

 شدييشناسا Signal P3 گاهيشده، در پا ينیبشیپ دیپپت گنالیس

(Petersen et al. 2011) . 
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 مشخصات آغازگرهاي مورد استفاده در اين بررسي -1جدول

Amplicon length (bp) Target Sequence (5'-3') Code 

987 SIX1 CCGGATTTTGAGCTTTCGACAA PSh51-1-F 
GAGGGCTTTGGATCGCAACTTA PSh51-1-R 

264 SIX1 
TTGGGTCTGCGGCTTATGCTC PSh51-2-F 

GGTCCCGCTTCTTAAGGTTGACA PSh51-2-R 

 

 
دهنده نشان .F .oxysporum f. sp. melonisاختصاصي  هاي ژنومي فرمبه داده مربوط AGNE01001175پیوسته مهبه تواليبا  Fol-SIX1ین ئرديفي پروتنتیجه هم -1شکل

 .باشدمي رديفي دو تواليداري همو سطح معني دو تواليمیان هاي يکسان و مشابه اسیدآمینه پوشان،هم ناحیه

 

 موقعیت و تعداد و حذف برش سايت محل از دیپپت گنالیس يتوال

 به توالي ماندهباقي در سولفیديدي باندهاي و سیستئین اسیدآمینه

 ينیبشیپ DiANNA 1.1 (Ferre and Clote 2005) افزارنرم ککم

 ،Fol-SIX1 پروتئینبا  Fom-SIX1 پروتئین سهيمقا جهت. دش

 PSIpred  (Buchan etبرنامه لهیوسه ب پروتئین دو هيثانوساختار 

al.2013) شد سهيمقا و مطالعه. 

 

  نتایج و بحث

 .F صياختصا باتوجه به در دسترس بودن توالي ژنوم فرم

oxysporum f. sp. melonis (Fom)  از طريقNCBI  و همچنین

 -Fol  ین اثرگذارئموسسه علمي براد، جستجوي توالي مشابه پروت

SIX1 نتايج جستجو با استفاده از ابزار . شد انجامtBLASTn به-

با سطح  Fomهاي ژنومي مشابه در داده ناحیهشناسايي چهار 

در اين بین، بخشي از توالي . تج شدمن 9/2داري بین صفر تا معني

با  AGNE01001175.1با شماره بازيابي ( Contig)پیوسته مهبه

 33، با 5E-128( e-value)داري امتیاز و در سطح معني 935

 189از . دادپوشاني نشانهم Fol-SIX1ین ئدرصد از طول پروت

ندني اسیدآمینه با ناحیه چارچوب خوا 139ین، ئاسیدآمینه اين پروت

پیوسته  مهاز توالي به 1515: 1851سنس در منطقه رشته آنتي

اسیدآمینه از نظر ساختاري  112شناسايي شده کاملا يکسان بود و 

 (.1شکل)مشابه بودند 

را  Fol-SIX1ین ئنتايج بررسي اولیه، حضور توالي مشابه با پروت

-مهمربوط به توالي به 1515: 1851سنس از ناحیه در رشته آنتي

-با احتمال بسیار معني Fomاز ژنوم  AGNE01001175پیوسته 

هرچند در زمان انجام اين مطالعه همولوگ ژن . دکرداري تايید 

Fol-SIX1 اختصاصي ديگر قارچ  هايدر فرمF. oxysporium 

منظور مشاهده موقعیت توالي به بود، با اين حالگزارش نشده

شده و اطلاعات مستندسازي شده موجود در خصوص شناسايي

افزار مرورگر ژنوم، اين ناحیه، منطقه مذکور با استفاده از نرم

جا از آن. گرفت موجود در مرکز تحقیقات براد، مورد بررسي قرار

  اي گونه اطلاعات مستند شدهکه در زمان انجام اين مطالعه هیچ

شده در پايگاه بانک ژن وجود شناسايي ناحیهدر خصوص 

هاي نداشت، احتمال حضور ژن در توالي مورد نظر از جنبه

 .مختلف مورد بررسي قرار گرفت

هاي شده، چارچوبشناسايي ناحیهمنظور تايید حضور ژن دربه 

 .شده مورد بررسي قرارگرفتخواندني ممکن در توالي شناسايي
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مربوط به  2025:2861شده در منطقه هاي خواندني شناساييبچارچو -1شکل

-F. oxysporum f. sp. melonis.1 از ژنوم AGNE01001175پیوسته مهتوالي به

 55و  189، 28، 155هاي خواندني حامل به ترتیب عبارتند از چارچوب (9

سنس با استفاده از نرم افزار هاي سنس و آنتيون قرارگرفته روي رشتهکد

Vector NTi V.11. 
 

-در نرم AGNE01001175 پیوستهمهتوالي کامل به تجزيهنتايج 

 دو 1515: 1851که در محدوده داد نشان Vector NTiافزار

کدون و دو چارچوب  155و  28چارچوب در رشته سنس با 

شکل )کدون حضور دارد  55و  189سنس با ديگر در رشته آنتي

1.) 

داد که آمده با نتايج همرديفي نشاندسته مقايسه نتايج ب

کدون قرارگرفته در رشته آنتي 189خواندني حامل چارچوب

 Fol-SIX1ر ین اثرگذائبا توالي پروت (9چارچوب شماره) سنس

کدشونده توسط اين  پروتئینهمرديفي جفتي . انطباق دارد

د کراين انطباق را تايید  Fol-SIX1 ینئپروتخواندني با چارچوب

داد ژن احتمالي شناسايي شده قادر است  نتايج نشان (.9شکل)

 Fol-SIX1 ین ئد که يک اسیدآمینه کمتر از پروتکنیني را کد ئپروت

-ه همناحیپیوستگي . ها يکسان استمینه آناسیدآ 139داشته ولي 

شده نشان با توالي ژنومي شناسايي Fol-SIX1ین ئپوشان پروت

مشابه  ناحیهسه . دهنده عدم حضور توالي اينتروني در اين ژن بود

و ( 9/2و  9/9، 5/9)داري پايین ديگر به دلیل سطوح معني

قرار  مورد توجه Fol-SIX1ین ئپوشاني کم با پروتهمچنین هم

 (.ها ارايه نشدهداده)نگرفتند 

تواند  هاي تنظیمي در بالادست ژن شناسايي شده، ميوجود توالي

ه ژنومي ناحیلذا . احتمال صحت واقعي بودن آن را افزايش دهد

جفت باز بالا دست و پايین  555شده به انضمام حدود شناسايي

. 
ن کدشونده توسط با پروتئی Fol-SIX1ین ئرديفي پروتهم نتیجه -9شکل

 .Fسنس فرم اختصاصيکدوني در رشته آنتي 189چارچوب خواندني 

oxysporium f. sp. melonis دهنده انطباق دو توالي و عدم وجود توالي نشان

 .باشدمي خواندني اين ژناينتروني در چارچوب

 
مورد   +FGENESHدست آن با استفاده از برنامه تحت شبکه 

ايج وجود يک توالي کدکننده را در ناحیه نت. گرفت بررسي قرار

 1در شکل  9که با چارچوب خواندني شماره  کردمورد نظر تايید 

 159برداري در فاصله همچنین جايگاه شروع نسخه. انطباق داشت

 95با فاصله  Poly Aجفت باز در بالا دست کدون آغاز و توالي 

 .دست کدون خاتمه شناسايي شدنوکلئوتید در پايین

منظور تايید نتايج حاصل، موقعیت اين ژن بر روي ر نهايت بهد

شده توسط پايگاه موسسه علمي براد مورد تهیه Fomنقشه ژنومي 

آمده صحت نتايج قبلي را تايید نتايج بدست. بررسي قرارگرفت

بر روي  Fomدر ژنوم  Fol-SIX1داد که همولوگ ژن د و نشانکر

و در  555شماره  (Supercontig) بزرگپیوسته فوقتوالي بهم

سنس قرار جفت باز و بر روي رشته آنتي 1851تا  1515محدوده 

اي در شناخته شده ESTدر اين بررسي هیچ توالي . استگرفته

همچنین نتايج بدست آمده . دشبالادست ژن مفروض شناسايي ن

درصد شباهت  82پوشاني طول کامل دو همولوگ با هم

  .نشان داد نوکلئوتیدي را

کمک آغازگرهاي اختصاصي ژن در مطالعات قبلي پژوهشگران به

Fol-SIX1  نتوانستند همولوگ اين ژن را در ژنومFom  رديابي

 .(Vander Does et al. 2008; Lievens et al. 2009)ند کن

اي ژن، ابزار توانمندي را براي شناسايي جستجوي مقايسه

 . انددهکروابسته فراهم  موجوداتهمولوگ يک ژن در 
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 FO5176-SIX1و  Fol-SIX1با دو پروتئین  Fom-SIX1پوشاني توالي آمینواسیدي درصد تشابه، همساني و هم -1جدول 

 Gene bank  accession Query cover % % aa identity % aa similarity 

FOL-SIX1 CAE55866.1 98 68   76   

FO5176-SIX1 AEN94577.1 100 67   77   
 
 
 

 
نتیجه استخراج  (ب ،استداده شده يشبا فلش نما محل قرار گرفتن آغازگرهاي طراحي شده(. يخاکستر یلمستط) Fom-SIX1نماي شماتیک توالي ژن  (الف -9شکل

DNA اثرگذار ژن رديابي( ج ؛هاي قارچياز میسلیوم جدايهSIX1 اده از آغازگرهاي اختصاصي با استفPSh51-2F/R حاصل از محصول  يباند يالگو (د؛PCR ژن 

 .Fom-R1: F. oxysporum f. sp. melonis race1, Fom-R1.2: F :سي عبارتند ازرهاي مورد برجدايه. PSh51-1F/Rبا استفاده از آغازگرهاي اختصاصي  SIX1اثرگذار

oxysporum f. sp. melonis race1.2, Fol021: F. oxysporum f. sp. Lycopersici 1 نشانگر وزني Kb DNA ladder  با علامت اختصاريM استنشان داده شده. 

 

توسط توالي  Fomبا جستجوي توالي ژنوم  حاضر مطالعه در

 فرم در ژن اين همولوگ بار نخستین براي ،Fol-SIX1 يپروتئین

 ذاريگنام جهت بررسي اين در .شد رديابي Fom اختصاصي

 در شده پیشنهاد گذارينام سیستم از شده شناسايي همولوگ

 سیستم اين در(. Thatcher et al. 2012) شد استفاده مقالات

-مي گذارينام زير صورتبه SIX اثرگذاري هايژن همولوگ

 {[#Six] [strain code] [f.sp] [FO]} :شوند

، اختصاصي هايدرصورت نامشخص بودن و يا تفاوت بین فرم 

 .دشگذاري نام Fom-SIX1نام شده بههمولوگ شناسايي

هاي با روش Fom-SIX1 اثرگذارپس از شناسايي ژن 

از فرم 1/1و  1ضور اين ژن در ژنوم دو نژاد بیوانفورماتیکي، ح

با  PCRبا روش  F. oxysporum f. sp .melonisاختصاصي 

بدين منظور . آغازگرهاي اختصاصي مورد بررسي قرار گرفت

آغازگرهاي اختصاصي جهت رديابي و تکثیر توالي کامل ژن 

Fom-SIX1  هاي توالي ژن تجزيهبر اساسFom-SIX1؛ Fol-SIX1 

(AJ608703 ) وFoc-SIX1 (HQ260601 )رديفي هم. شد طراحي

 ييبه شناسا MEGA5افزار توالي اين سه ژن با استفاده از نرم

حیه مذکور يک در نا. ها منجر شدحفاظت شده میان آن نواحي

جهت رديابي ژن  PSh51-F2/R2جفت آغازگر داخلي به نام 

Six1 ارزيابي جفت (. 1 الف و جدول -9شکل)شد  طراحي

 بزرگ فوق پیوستهمهبه در توالي فوق آغازگر

AGNE01001175.1  اختصاصیت بالاي اين آغازگرها را در ايجاد

لي ژن براساس توا. داد نشان Fomتک باند اختصاصي در ژنوم 

SIX1  در دو فرم اختصاصيFol  وFoc  و توالي همولوگFom-

SIX1 هاي بیوانفورماتیکي ر به کمک روشضکه در مطالعه حا

با  ژنومي DNAبود، طول قطعه قابل تکثیر از توالي بیني شدهپیش

 .(الف -9شکل) جفت باز بود 159اختصاصي  آغازگرهاياين 

فته در محیط کشت مايع از بافت میسلیوم رشد يا DNAراج خاست

 نشانگرکیفیت و غلظت آن با الکتروفورز در مقايسه با . انجام شد

 شدنانوگرم در میکرولیتر تخمین زده 55تا  15وزني در حدود 

استفاده  با PCRدر الگوي الکتروفورزي محصول . (ب-9شکل )

در محدوده  يباندتک  ،PSh51-2-F/R اختصاصياز آغازگرهاي 
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http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&BLAST_SPEC=blast2seq&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NEW_VIEW=yes&NUM_OVERVIEW=100&OLD_BLAST=false&PAGE=Proteins&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=TN7ZK6RZ11N&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&WORD_SIZE=3&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=4&HSP_SORT=0
https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1394.10.4.7.9
http://mg.genetics.ir/article-1-1388-fa.html
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وزني در هر سه نمونه مشاهده شد  نشانگرت باز جف 955تا  155

انطباق داشت باز جفت 159 که با اندازه مورد انتظار( ج-9شکل )

-Fom نتايج فوق حضور يک نسخه از ژن اثرگذار(. ج-9شکل)

SIX1  در ژنوم هر دو نژادFom  دکررا تايید. 

در مطالعات قبلي، آغازگرهاي طراحي شده قادر به رديابي ژن 

 ; Vander Does et al. 2008) نبودند Fomدر ژنوم  SIX1ر اثرگذا

Lievens et al. 2009) .دست آمده جفت آغازگره براساس نتايج ب 

PSh51-2-F/R  شده ژن حفاظت نسبتا نواحيدر کهSIX1  طراحي

فرنگي اختصاصي گوجه ، قادر به رديابي اين ژن در هردو فرمشده

 .باشدو ملون مي

در درون ژنوم دو  Fom SIX1 ياثرگذارژن پس از تايید حضور 

، اقدام به تکثیر توالي کامل ژن مذکور Fomنژاد از فرم اختصاصي 

منظور، يک جفت آغازگر به نام براي اين. دش PCRبا روش 

PSh51-F1/R1  شده خارج از حفاظت نواحيدرORF  مربوط به

SIX1 هاي صورتتجزيهبراساس (. الف -9شکل)شد  طراحي-

آغازگرهاي با  ژنومي DNAطول قطعه قابل تکثیر از توالي گرفته 

PSh51-1 ،382 الکتروفورز محصول  .جفت باز بودPCR . حضور

هر دو نژاد مربوط به در بازي کیلو يکدر ناحیه  بانديک تک 

Fom  و همچنین جدايه مربوط بهFol  د که با اندازه کررا تايید

منظور بررسي توالي به (.د-9شکل)مورد انتظار انطباق داشت 

ناحیه تکثیر شده حامل ژن  شناسايي شده و تعیین صحت آن،

. يابي شدتوالي Fomمربوط به هردو نژاد  Fom-SIX1ي اثرگذار

هاي صحت توالي در مقايسه با توالي استحصال شده از داده

در سطح نوکلئوتید با استفاده  Fol-SIX1و ژن  Fomژنومي قارچ 

يابي نتايج حاصل از توالي تجزيه. شد بررسي SeqManافزار از نرم

 Fom1در هردو نژاد  Fom-SIX1ي اثرگذارداد که توالي ژن  نشان

گونه تنوعي میان دو و هیچ هشده بودکاملا حفاظت Fom1.2و 

 Fom-SIX1ي اثرگذارهمچنین توالي ژن . دشنژاد فوق مشاهده ن

 شده ازلاز کشور فرانسه، استحصاNRRL 26406 در ژنوم جدايه 

شده ، بررسيFomهاي طور کامل با جدايهه موسسه علمي براد، ب

هاي مذکور در اين مطالعه، يکسان بوده و هیچ تنوعي میان توالي

-در پايگاه داده Fom-SIX1هاي اين ژن به نام توالي. دشمشاهده ن

اين اولین . شدثبت  KR811364هاي بانک ژن با شماره دستیابي 

. باشدمي Fomدر ژنوم  SIX1ي اثرگذارژن  گزارش از رديابي

نقش مهمي در  SIX1ي اثرگذاردادند که ژن  مطالعات پیشین نشان

ي آن، بر پروتئیند و تغییر در توالي کنبیماريزايي بیمارگر ايفا مي

لذا توالي اين ژن در . زايي بیمارگر موثر استروي توان بیماري

 Vander)باشد شده ميدرون جمعیت بیمارگر بسیار حفاظت

Does et al. 2008 ; Lievens et al. 2009)  همچنین براساس

-در بین جدايه ،SIX1 ي از جملهاثرگذارهاي مطالعات قبلي، ژن

توارث افقي داشته که اين خود مبین دلیل  F. oxysporumهاي 

 .Ma et al)هاي مختلف است تشابه بسیار زياد اين ژن در جدايه

اختصاصي مختلف  هايداراي فرم( F. oxysporumقارچ .  2010

در امتداد  .f. spشان، با نماد بوده که برحسب میزبان اختصاصیت

 هاي متعلق به هر فرمجدايه. ندشونام گونه مشخص مي

-زايي بر روي میزبان خاصي را دارا ميتوانايي بیمارياختصاصي، 

اصي، در اختص هايلذا با توجه به تنوع میزبان در بین فرم. باشد

اختصاصي  هايادامه اين بررسي توالي اين ژن در میان فرم

 .مختلف مورد مقايسه قرار گرفت

 F. oxysporum f. sp.  (Fol)در SIX1ي اثرگذارتاکنون توالي ژن 

lycopersici  و جدايهFO5176 سیسپیدوبروي آرا زا بربیماري 

(Foc)، مقايسه ترادف. استيابي شدهطور کامل تواليه ب 

 پروتئینبا ترادف  Fom-SIX1آمینواسیدي حاصل از ترجمه ژن 

SIX1  در دو فرم اختصاصيFOL  وFOC داد که که ژن  نشان

SIX1 اختصاصي مختلف داراي تنوع بوده و  هايدر بین فرم

 22و  25ترتیب اختصاصي فوق به با دو فرم Fom-SIX1 پروتئین

 (. 1جدول )شباهت دارد  درصد

با  Fom-SIX1ي اثرگذار پروتئینه میان توالي رديفي چندگانهم

Fol-SIX1  وFoc-SIX1 افزار به کمک نرمClustalw2.1 صورت-

رديفي فوق جهت رسم و از نتايج هم (الف-5شکل)گرفت 

 Neighbor-joiningبه روش ( فیلوگرام)درخت فیلوژنتیکي 

هاي داد که جدايه نتايج فوق نشان (.ب-5شکل )شد استفاده 

دو  در SIX1رسي در اين مطالعه از لحاظ تنوع در ژن مورد بر

-هاي متعلق به دو فرمدر گروه اول، جدايه. دارند گروه مجزا قرار

-هاي مربوط به فرمقرارگرفته و جدايه Fol و Foc اختصاصي

بیشترين واگرايي را با دو فرم اختصاصي فوق  Fomاختصاصي 

 . تندگرف تنهايي در يک شاخه مجزا جايداشته و به
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-Fomي اثرگذاررديفي چندگانه میان توالي پروتئین همنتیجه ( الف -5شکل

SIX1  باFol-SIX1  وFoc-SIX1 افزار به کمک نرمClustalw2.1ب ؛ )

 .Fاختصاصي  در سه فرم SIX1 پروتئیندندروگرام ترسیم شده از توالي 

oxyspoum  به روشNeighbor-joining ط برنامه تکرار توس 1555 اساس بر

Clustalw2.1هاي جدايه. تغییر در هر اسیدآمینه است 55/5شاخص، نمايانگر  ؛

 Fom ;race1melonis f. sp.  F. oxysporum )R1-Fom-:مورد بررسي عبارتند از

Fol ;race1.2 melonisf. sp.  F. oxysporum )R1.2: f. sp. F. oxysporum 

ic on Arabidopsispathogen F. oxysporum) Foclycopersici,  
 

کمک به Fom-SIX6نام در مطالعات گذشته ژن اثرگذار ديگري به

-رديابي و توالي Fomدر ژنوم  Fol-SIX6آغازگرهاي اختصاصي 

در  Fom-SIX6توالي . (Lievens et al. 2009) استيابي شده

 تشابه با توالي همولوگ خود در درصد 35سطح اسیدآمینه داراي 

Fol ي اثرگذار پروتئینلعه حاضر در مطا. استFom-SIX1  نسبت

واگرايي تکاملي بیشتري را متحمل شده که احتمالا  Fom-SIX6به 

زايي بر روي میزبان در بیماري پروتئینبه علت نقش مهم اين 

شود میان توان بیماريزايي بیمارگر و بیني ميپیش. خاص است

ا مطالعه بیشتر بر اي اين ژن ارتباط وجود دارد، لذتوالي اسیدآمینه

و مقايسه آن با  Fom-SIX1 پروتئینروي ساختار و خصوصیات 

 .رسدنظر ميهاي همولوگ خود، ضروري بهپروتئین

-هاي اثرگذار در میان قارچپروتئیناز مقايسه در مطالعات پیشین 

-پروتئینزاي گیاهي، پنچ خصوصیت مشترك در اين هاي بیماري

وزن ملکولي پايین، عدم وجود : زد که عبارتند اشها شناسايي 

پپتیدي، غني بودن از  ن مشخص، داشتن توالي سیگنالیدم

سولفیدي جهت ايجاد ین و وجود باندهاي ديئاسیدآمینه سیست

مطالعه  لذا در ادامه به. (Rep 2005) پايدار بعديساختار سه

ترجمه . شد پرداخته Fom-SIX پروتئینخصوصیات اثرگذاري 

-نشان MEGA5افزار ، به کمک نرمFom-SIX1ژن ناحیه کدکننده 

کوچک به طول  پروتئینکردن يک  داد که ژن فوق توانايي کد

 در پايگاه فوق پروتئینتوالي  با تجزيه .اسیدآمینه را دارا است 189

SMARTد ششناسايي ن اين پروتئینن مشخصي در ی، هیچ دم

 Sucrose-specific porinنام  ولیکن يک ناحیه همولوگ مجزا به

 91/5برابر با  e-valueو  155تا  195هاي در محدوده اسیدآمینه

عنوان توالي اسیدآمینه انتهاي آمین به 11همچنین . شدشناسايي

Signal peptide  توالي اين سايت برش احتمالي و شناسايي

در حد فاصل اسیدآمینه  Signal P3به کمک برنامه  يسیگنال پپتید

آمده فرضیه ترشحي بودن دسته تايج بن. شدمشخص  11 و 11

 .کردتايید  را کاملا Fom-SIX1 پروتئین

 

 
 انتهاي در شدهبینيپیش پپتید سیگنال. Fom-SIX1محصول ترجمه ژن  -5شکل

 احتمالي مکان فلش. استشده نوشته تیره و کوچک حروف با و توالي آمین

 مشخص خاکستري نگر با ینئسیست اسیدآمینه. دهدمي نشان را پروتئین برش

 همولوگ ناحیه يک نشانگر چیننقطه خطوط با شدهمشخص ناحیه. استشده

* علامت . است -SCOP ID: d1a0tpبا  Sucrose-specific porin  نامهب مجزا

 .باشدينده کدون خاتمه منشان ده
 

هاي ترشحي هستند که قادرند در نیهاي اثرگذار پروتئپروتئین

اين پايداري به دلیل تشکیل . فضاي بیرون سلولي پايدار باشند

حضور . پیوندهاي دي سولفیدي متعدد در ساختار پروتئین است

 .اسیدآمینه سیستئین شاخصي براي تشکیل اين پیوندها خواهد بود

بدون در نظر گرفتن ناحیه )ي اين ژن پروتئینو تحلیل توالي  تجزيه

Signal peptide) هشت اسیدآمینه سیستیین در موقعیتحضور-

داد نشانرا  152و  159، 189، 155، 155، 199، 195، 115هاي 

نیز داراي همین تعداد اسید آمینه  Fol-SIX1 پروتئین(. 5شکل)
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، 151، 195، 199، 113هاي تقريبا مشابه ین در موقعیتئسیست

 (.استها نمايش داده نشدهداده) است 151و  158، 188، 158

، 115هاي ین در موقعیتئنه اسیدآمینه سیست Foc-SIX1 پروتئین

ها داده) دارد 159و  155، 185، 128، 153، 159، 192، 115

-Focو  Fol-SIX1 پروتئینهرچند که دو (. استنمايش داده نشده

SIX1 اي نسبت به والي اسیدآمینهاز نظر تFom-SIX1  شباهت

 Foc-SIX1بیشتري دارند ولي حذف ده اسیدآمینه در انتهاي آمین 

آمینه  ده که اختلاف فاحشي میان موقعیت اسیدهايشسبب 

در ادامه توانايي . دشومشاهده  هاي آنپروتئینین در توالي ئسیست

در خارج از فوق در ايجاد يک ساختار سه بعدي پايدار  پروتئین

-با نرم پروتئینتوالي با بررسي . قرار گرفت مطالعهسلول مورد 

سولفیدي در بین وجود چهار باند دي DiANNA 1.1 افزار

 پروتئیندر دو . دشتايید  8-5و  9-9، 2-1، 5-1هاي ینئسیست

Fol-SIX1  وFoc-SIX1 به ترتیب در سولفیدي نیز چهار باند دي

و  3-5، 9-1، 2-1)و  (2-5، 5-9، 8-1، 9-1)هاي میان سیستئین

 .دششناسايي ( 5-8

د که ژن مفروض کندر مجموع نتايج فوق اين فرضیه را مطرح مي

Fom-SIX1  کوچک ترشحي غني از  پروتئینقابلیت کد کردن يک

ین و پايدار در محیط خارج سلولي را داراست که فاقد دمن ئسیست

هاي پروتئینراي شناسايي شده بوده و با خصوصیات ذکر شده ب

 . (Rep 2005) اثرگذار کاملا منطبق است

  F. oxysporumدر  SIX1اثرگذار  پروتئینتاکنون ساختار دوم 

از آنجا که تاثیر جهش در توالي . استمورد مطالعه قرار نگرفته

به نوع جهش و موقعیت آن ارتباط دارد در اين  پروتئینيک 

-Fol پروتئینبا  Fom-SIX1فرضي  پروتئینمطالعه ساختار دوم 

SIX1 پروتئینساختار دوم تجزيه  .مورد مقايسه قرار گرفت 

Fom-SIX1 با استفاده از برنامه PSIpred داد که اين پروتین  نشان

ترتیب مارپیچ آلفا بوده که به 5صفحه بتا و  15حاوي 

α1β1α2α3β2α4β3β4β5β6α5β7β8β9β10  در ساختار دوبعدي

 پروتئینکه ساختار اين در حالي(. 2شکل )اند قرارگرفته پروتئین

 است آلفا مارپیچ 9صفحه بتا و 11داراي Fol در فرم اختصاصي 

صورت ه بعدي ب ها در ساختار دوآنکه ترتیب 

α1β1α2α3β2β3β4β5β6β7α4β8β9β10β11 بود. 

 .Fدر دو فرم اختصاصي  SIX1 پروتئینمقايسه ساختار ثانويه  -2شکل 

oxysporum f. sp. melonis (Fom)  وF. oxysporum f. sp. lycopersici (Fol) .

 نواحيدر . اندمتمايز درون دايره مشخص شدههاي ساختاري نواحي با تفاوت

هاي هاي خاکستري نشانگر جهشي، مستطیلپروتئینمشخص شده از توالي 

هايي که سبب جانشیني اسیدآمینه با ساختار فیزيکوشیمیايي جهش)بدمعنا 

چین نشانگر جهش از نوع حذف ها با کادر نقطهو مستطیل( اندمتفاوت شده

 .باشندمي
 

در بین  SIX1 پروتئینهمچنین چندين تفاوت در ساختار ثانويه 

احتمالا وقوع سه (. 2 شکل) شداختصاصي فوق مشاهده دو فرم 

که موجب  R89:H88و  D75:G74 ،A78:T77معناي  جهش بد

وصیات فیزيکوشیمیايي متفاوت هايي با خصجانشیني اسیدآمینه

 ینئدر توالي پروت β2و صفحه بتا  α3ده، سبب ايجاد مارپیچ آلفا ش

Fom-SIX1 پروتئیندو سازه مذکور در . است شدهFol-SIX1 

، A186:P190همچنین سه جهش بد معناي . وجود ندارد

T191:K195 وR198:I200  و حذف دو اسیدآمینهV183 و 

T184داد و اندازه صفحات بتا در دو سبب ايجاد تنوع در تع

، از Fol-SIX1 پروتئین. استشده Fol-SIX1و Fom-SIX1ینئپروت

زايي بیمارگر و کلونیزاسیون میزبان بیماري سو نقش مهمي دريک

هاي مقاومتي میزبان داشته و از سوي ديگر در تقابل مستقیم با ژن
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در طي  نپروتئیرسد اين نظر ميلذا به (.Rep et al. 2005) است

هاي منظور فرار از شناسايي شدن توسط ژنروند تکامل به

 .استشدهمقاومتي میزبان خاص خود متحمل تغییرات ساختاري 

 گيرینتيجه

 .F. oxysporum fدر SIX از زمان کلون کردن اولین ژن اثرگذار

sp. lycopersici (Fol ) ،ژن  19تاکنونFol-SIX شناسايي شده

هاي کوچک غني از پروتئیناين  (Schmidt et al. 2013).است 

-شوند و نقش برخي از آنین در آوند گیاه  آلوده ترشح ميئسیست

-اثبات رسیدهبهFol  زاييزايي و يا عدم بیماريها در بیماري

 Rep.et al. 2005 ; Houterman et  al. 2008 ; Houterman)است

et al. 2009) .هاي ده که ژندر گزارشات اولیه اين ادعا مطرح ش

SIX1 تا SIX5  تنها در فرم اختصاصيFol توان حضور دارند و مي

از  Folاختصاصي  عنوان نشانگر جهت شناسايي فرمها بهاز آن

 ،(Lievens et al. 2009) هاي اختصاصي استفاده کردساير فرم

اختصاصي در فرم SIX1ژن  هاي اخیر همولوگولي در سال

conglutinans سیس ايجاد په که بر روي گیاه آرابیدوشناسايي شد

بر اين اساس در مطالعه  (.Thatcher et al. 2012) کندبیماري مي

مورد  Fomدر فرم اختصاصي  SIX1حاضر حضور ژن اثرگذار 

هاي مبتني بر بدين منظور با استفاده از روش. گرفت بررسي قرار

بوط به هاي مردر داده Fol-SIX1بیوانفورماتیک توالي مشابه ژن 

 پروتئینرديابي و شباهت آن در سطح نوکلئوتید و  Fomژنوم 

با طراحي آغازگرهاي اختصاصي حضور اين ژن در . شد بررسي

تايید شد و طول  Fomمربوط به فرم اختصاصي  1/1و  1دو نژاد 

گرفته، ژن براساس آنالیزهاي صورت. دشيابي کامل اين ژن توالي

Fom-SIX1 بزرگ متفاوتي از ژن  فوق پیوسته در توالي بهمFom-

SIX6 پروتئینصورت بالقوه توانايي کد کردن يک قرار داد و به 

 اين مطالعه نشان. باشدین را دارا ميئکوچک ترشحي غني از سیست

 درصد 25در سطح آمینواسیدي داراي  Fom-SIX1داد ژن 

توجه به  است که با Folهمولوگ خود در  پروتئینهمساني با 

روي گیاه  Folزايي بیمارگر در بیماري Fol-SIX1ن نقش مهم ژ

توان نقش مشابهي را براي ژن جديد شناسايي فرنگي، ميگوجه

لذا انجام . روي گیاه ملون متصور شد Fomزايي شده در بیماري

 .مطالعات تکمیلي روي اين ژن بسیار مورد توجه است
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