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اين تحقيق . باشندهای زيستی از جمله بيماری بوترتيس از موانع اصلی در توليد گل ژربرا میتنش

بيماری بوترتيس به کمک تجزيه و تحليل اطلاعات  های دخيل در مقاومت بهمنظور شناسايی ژن به

EST 9191اطلاعات اوليه کتابخانه گل ژربرا شامل . کتابخانه گل ژربرا انجام شد EST  از بانک

بندی و يکپارچه  دسته ESTهای توالی ،پيرايش اوليه پس از. آوری شدندجمع NCBIاطلاعاتی 

نتايج . دش( توالی منفرد 777الی همپوشان و تو 369)ژن واحد  9931شدند که منتج به ايجاد 

های مشخص در بين پروتئين hitژن واحد دارای  677نشان داد که  Xجستجوی بلاست 

سازی  بندی و آناليز غنیگروه. مشخصی شناسايی نشد hitها آرابيدوپسيس بودند و برای ساير توالی

مولکولی، نوع پروتئين و اجزای سلولی کتابخانه ژربرا را بر اساس کارکرد  ESTهای توالی، ژنی

يک گروه در سطح آماری  6گروه کارکردی مختلف قرار داد که حضور  6و  95،  91ترتيب در  به

های مربوط به های با حضور بالا نشان داد که ژنشبکه ژنی مربوط به توالی. دشدار معنی درصد

که به شدت تحت تأثير ( RHC1A و  MYB73 ،ATMYB21) MYBفاکتورهای رونويسی خانواده 

های دخيل در  ژناکسيدانت، های آنتیهای رمزکننده آنزيمبودند، ژن مسير جاسمونيک اسيد

سهم بزرگی از  UBQو خانواده پروتئينی  CAM7) کلمودولين مثل ژن)فرآيند انتقال پيام کلسيم 

ماری بوتريتيس برعهده دهند و نقش کليدی در مقاومت به بي شبکه تنظيمی را به خود اختصاص می

ورزی مقاومت توانند نامزدهای مناسبی برای دستهای شناسايی شده در اين مطالعه میژن. دارند

 .به بيماری بوتريتيس در گل ژربرا باشند
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 44دارای حدود  ،Gerberaو جنس  Asteraceaeژربرا از خانواده 

  های شاخه این گل در بین گل .باشد گونه علفی و چند ساله می

بریده پس از رز، میخک، داودی و لاله، رتبه پنجم را دارد 

(Reynoird et al. 1997; Dole and Wilkins 2004 .) 

های  باعث کاهش کیفیت و افزایش هزینهترین عواملی که از مهم

ها و از جمله  د، بیماریشو گل شاخه بریده ژربرا می تولید

این بیماری با نام عامل . ها، بیماری بوتریتیس است ترین آن مهم

یک پاتوژن نکروتروف با دامنه وسیع  Botrytis cinereaعلمی 

میزبانی است که باعث کاهش کیفیت و کمیت محصولات 

ترین و  ژربرا از حساس. شود درصد می 24ی تا کشاورز

دلیل عدم های گیاهی به بوتریتیس است و به مستعدترین گونه

های نکروتروف در  وجود مقاومت ژنتیکی در برابر پاتوژن

های تجاری ژربرا، این بیماری باعث ایجاد تلفات سنگین  واریته

 ;Vrind 2005)شود  در طی تولید و مراحل فروش می

Williamson et al. 2007). ( 2017 ) Fu et al. یابی  منظور مکان به

QTL های مربوط به مقاومت به بیماری بوتریتیس در ژربرا، چهار

 QTLS 24ها  آن. را مورد بررسی قرار دادند F1والد از دو جمعیت 

شناسایی شده و  QTLرا شناسایی و گزارش کردند که تعداد 

بیانگر این موضوع است  هاQTL تغییرات بیان شده در بسیاری از

 .که پاسخ به بیماری بوتریتیس در این گیاه بسیار پیچیده است

در اصلاح گیاهان زراعی و باغی به منابع ژنتیکی برای تحمل به 

باشد؛ لذا شناسایی عوامل مؤثر های زنده و غیرزنده نیاز میتنش

 های روش. باشدهای زنده بسیار حائز اهمیت میدر تحمل به تنش

EST های توالی تحلیل و تجزیه نظیر  کارکردی ژنومیکس
، امکان  

های ژنی درگیر در  شناسایی، بررسی بیان و مطالعه رونوشت

 Cushman and)اند  های تنظیمی و متابولیکی را فراهم کرده شبکه

Bohnert 2000.) توان از  میESTهای موجود در  ها و توالی

کلئیک استفاده نمود و به کمک این های اسید نوهای دادهپایگاه

طی  (.Hide et al. 1999) های خاصی دست یافتها به ژنداده

شد، با ایجاد توالی  انجام  .Houde et al(2006) توسط که تحقیقی

EST های تنش در معرض و نموی مختلف مراحل در نان گندم از 

                                                           
1
 Functional genomics 

2
 Expressed Sequenced Tage 

 موجود ESTهای  با توالی ها آن ترکیب و خشکی و شوری سرما،

 شده، ترکیب های توالی تمام بندی دسته اطلاعاتی و های بانک در

توالی  41547 و 1توالی همپوشان 11974 توالی شامل 79477 به

 تجزیه ها مجموعه این از درصد 41از  بیش. یافتند دست 4منفرد

 .دش تعیین ها آن به مربوط کارکردیهای  گروه و شد کارکردی

ها شامل  در برابر پاتوژن مکانیسم گیاهان برای محافظت خود

بشره، دیواره . های دفاعی است موانع ساختمانی و تحریک پاسخ

از موانع از پیش تشکیل شده فیزیکی  9ها سیپین سلولی و فیتوآنتی

های گیاهی  ها به درون سلول و شیمیایی هستند که ورود میکروب

 چنین انواعی هم(. Hael-Conrad et al. 2015)کنند  را محدود می

های گیاهی شامل اسید سالیسیلیک، جاسمونیک اسید و  از هورمون

شوند که نقش  ها می ای از سیگنال اتیلن باعث به وجود آمدن شبکه

ها  های دفاعی گیاه در برابر انواع پاتوژن مهمی را در تنظیم پاسخ

است که سیستم  شده گزارش(. Luo et al. 2011)کنند  بازی می

طور عمده توسط  های نکروتروف به پاتوژن دفاعی گیاهان در برابر

کنترل ( JA/ET)اتیلن /مسیرهای وابسته به جاسمونیک اسید

 (.Glazebrook 2005)شود  می

های رمزشده در طی آلودگی  پروتئین NCBIهای  با استفاده از داده

است که  شناسایی و عنوان شده 9گندم به بیماری فوزاریوم

 Thaumatin-like proteinمثل  7های وابسته به پاتوژن پروتئین

(PR5 ) وABC transporter چنین مسیر انتقال سیگنال  و هم

جاسمونیک اسید در مقاومت به این بیماری بسیار تعیین کننده 

برای شناسایی  Kruger et al. (2002) (.Xiao et al. 2013)هستند 

ها ESTهای بیان شده در طی آلودگی فوزاریوم در گندم از  ژن

. توالی همپوشان استفاده کردند 719توالی منفرد و  2711ل شام

 9های بیان شده از نظر عملکرد در  ها نشان داد که ژن نتایج آن

های  های ساختاری، متابولیسمی، تنظیمی، متابولیت گروه شامل ژن

چنین  هم. گیرند قرار می 7های سنتزی و تغییر یافته ثانویه و پروتئین

های  آنزیم هتوالی غیرتکراری رمزکنند 112 ها نشان دادند که آن

های وابسته به پاتوژن و چندین  ینتئمسیر فنیل پروپانوئید، پرو

                                                           
3
 Contig 

4
 Singleton 

5
 Phytoanticipins 

6
 Fusarium graminearum 

7
 Pathogenesis-related proteins 

8
 Protein synthesis and modification 

  مقدمه
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توانند  باشند که می پروتئین وابسته به تنش و سیستم دفاعی می

 .باعث افزایش مقاومت به بیماری شوند

 به های مقاوم پلاسم ژرم ارزیابی و تشخیص اینکه وجود با

 ESTروش  ،است گیرزمان و سخت بسیار فرآیند ههای زند تنش

از  جدید کارکردی هایژن کشف برای هاروش موثرترین از یکی

 توالی هایپروژه با تکمیل. (Chen et al. 2005) است ژنوم تمام

 مطالعه برای فراوانیهای ESTگیاهان،  از تعدادی در ژنوم یابی

 ژن یک با ESTیک  چنانچه .است شده فراهم گیاهان سایر

 مشابهی عملکرد بالقوه باشد،  داشته قبولی قابل همانندی مشخص

های مبتنی تجزیه و تحلیل. شوددر نظر گرفته می ESTآن  برای

 موجبزیستی غیر و زیستی های تنش به مقاومت با هاESTبر 

 مقاومت کنندههای کنترلژن بیوشیمیایی مسیرهای آگاهی افزایش

بوتریتیس بوده و این   ن حساس به بیماریژربرا از گیاها .شودمی

بیماری نه تنها در هنگام تولید بلکه در مراحل پس از برداشت و 

های  تواند باعث کاهش کیفیت و یا از بین رفتن گل فروش نیز می

ارقام  ارائه .های سنگین شود شاخه بریده و در نتیجه خسارت

در  .بکاهد های مذکور از شدت خسارت تواند می مقاوم به بازار

های دخیل در  منظور شناسایی و مقایسه دقیق ژن این پژوهش به

مقاومت به بیماری بوتریتیس در گل شاخه بریده ژربرا، یک 

های ژربرا مورد تجزیه و  مربوط به گلبرگ و برگ ESTکتابخانه 

 .تحلیل بیوانفورماتیکی قرار گرفت

 

تحت تنش  ژربرانه گیاه مربوط به کتابخا ESTتوالی  1524

 NCBIبیماری بوترتیس از پایگاه داده 

(http://www.ncbi.nlm.nih.gov )منظور  ها بهلیاتو. دریافت شد

شان با استفاده  بررسی طول و کیفیت و ناقلهای شناسایی آلودگی

مورد  EGassembler (http://egassembler.hgc.jp) از سرویس

های تکرار ، توالیناقلهای مربوط به توالی .ارزیابی قرار گرفتند

های کلروپلاستی و میتوکندریایی حذف شدند و از شونده، توالی

 144تر از با طول کوتاه یهایتوالی های ارزیابی شدهبین توالی

های با کیفیت  الیودر ادامه ت. ته شدندباز کنار گذاش جفت

مانده با استفاده از همان سرویس بیوانفورماتیک و با در نظر  باقی

. شدند 2یکپارچهو  1بندی همانندسازی دسته درصد 74گرفتن 

شامل  های واحد ژنبرای تمام  Xسپس جستجوی بلاست 

غام اد ESTتری  های با دو یا تعداد بیشتوالی) های همپوشان توالی

های منفرد که وارد هیچ  ESTهای توالی)های منفرد  توالیو ( شده

برابر  E-valueبا در نظر گرفتن حداکثر ( نشدند توالی همپوشانی

در مقابل بانک توالی پروتئینی گیاه آرابیدوپسیس  14-9با 

 Clcbio genomics workbenchافزار  و با نرم Localصورت  به

به چنین  همها و بندی کارکردی ژن هبرای دست .دشانجام  8.5.1

ی دارای حضور افزوده یا کاهش دهای کارکرمنظور شناسایی گروه

عنوان ورودی سایت  مشخص به hitتوالی با  977 ،داریافته معنی

PANTHER (http://pantherdb.org ) با د، این کار شاستفاده

انجام ( P<0.05)% 9ژنوم آرابیدوپسیس در سطح مرجع قرار دادن 

های سازی، بلاست توالی تجزیه اولیه شامل یکپارچهپس از . شد

های کارکردی و آنالیز همپوشان و منفرد و در نهایت تعیین گروه

ای های با حضور بالا که نمایندهآماری، شبکه ژنی مربوط به توالی

تنش بیماری بوتریتیس  های با بیان بیشتر در ژربرا تحتاز ژن

 24های همپوشان با بیش از بدین منظور توالی. دشهستند، تعیین 

رمزهای پروتئین . ها انتخاب شداز بین سایر توالی ESTتوالی 

های مشخصی در بین پروتئین hitهای با بیان بالا که توالی

عنوان ورودی  منظور تعیین شبکه ژنی به آرابیدوپسیس داشتند، به

کار  بهGeneMANIA (http://www.genemania.org ) سرویس

 .گرفته شدند

 

توالی با کیفیت و  EST ،1519توالی  1524پس از ارزیابی اولیه 

، EST 1519گذاری بعد از هم .عاری از هرگونه آلودگی باقی ماند

الی منفرد در کتابخانه تحت تنش تو 777توالی همپوشان و  191

با . تشکیل شد EGassemblerافزار بیماری ژربرا با استفاده از نرم

بلاست در برابر بانک )بلاست موضعی ، CLCBio افزارنرم

منفرد انجام شد و  و های همپوشان توالی( اطلاعاتی آرابیدپسیس

به های همپوشان و منفرد کتابخانه  ژنتیکی توالی رمزهای تبدیل

در مجموع  .آرابیدوپسیس صورت گرفت رمزهای ژنتیکی گیاه

                                                           
1
 Clustering 

2
 Assembling 

  ها مواد و روش

  نتایج و بحث

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

13
96

.1
2.

4.
7.

3 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
26

-0
5-

25
 ]

 

                             3 / 11

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
http://egassembler.hgc.jp/
http://pantherdb.org/
http://www.genemania.org/
https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1396.12.4.7.3
http://mg.genetics.ir/article-1-1516-fa.html


 علیرضا خالقی و همکاران  ...ESTهای  تجزيه و تحليل بيوانفورماتيکی توالی

 

 555  9316 زمستان/ 4شماره / دوازدهمدوره / ژنتیک نوین

 

های پروتئینی مشخص در بین توالی hitژن واحد دارای  977

مشخصی شناسایی  hitتوالی نیز  491آرابیدوپسیس بودند و برای 

 (.1جدول )نشد 

های پروتئینی مشخص در بین توالی hitدارای های واحد  تمام ژن

بر اساس کارکرد  PANTHERافزار  توسط نرم آرابیدوپسیس

 9و  29،  14ترتیب در  مولکولی، نوع پروتئین و اجزاء سلول به

و  2، 1های ترتیب شکل به)گروه کارکردی مختلف قرار گرفتند 

 ترین ژن واحد گروه کارکردی با فعالیت کاتالیتی دارای بیش(. 1

فعالیت افزایش ، ویژه بیماری بوترتیس های زیستی به در تنش .بود

های مناسب خواهد  ها منجر به انتقال پیام و پاسخ ژنآنزیماین 

چنین در  ها و دیواره سلولی و همچنین اتصال بین آنزیم هم. شد

ها بین ترکیبات مختلف دیگر باعث افزایش انتقال پیام واکنش ژن

های کارکردی، گروه در بین گروه (.Ruepp et al. 2004)شوند می

ترین  شود که مهمالیت آنتی اکسیدانت دیده میکارکردی با فع

 باشدها از سلول میROSزدایی و حذف  سمیتها  نقش آن

(Tausz 2003.) 

 

 های همپوشان و منفرد کتابخانه  های موجود در کتابخانه گیاه ژربرا تحت تنش بیماری بوترتیس و تعداد توالیESTتعداد  -1جدول 
 کتابخانه اری بوترتیسکتابخانه گیاه ژربرا تحت تنش بیم

 هاESTتعداد کل  1524

 های همپوشان تعداد توالی 191

 های همپوشان در توالی ESTتعداد  771

 های منفرد تعداد توالی 777

 مشخصی ندارند hitهای همپوشانی که  توالی 115

 مشخصی ندارند hitهای منفردی که  توالی 112

 

 

 
 های کتابخانه گیاه ژربرا تحت بیماری بوترتیس ESTکارکرد مولکولی ها بر اساس بندی ژن طبقه -1شکل 
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 های کتابخانه گیاه ژربرا تحت بیماری بوترتیس ESTها بر اساس نوع پروتئین بندی ژن طبقه -2شکل 

 

 یس های کتابخانه گیاه ژربرا تحت بیماری بوترتESTها بر اساس اجزاء تشکیل دهنده سلول بندی ژن طبقه -1شکل 

 

( 2شکل )بندی بر اساس نوع پروتئین با توجه به نتایج طبقه

های کارکردی های مربوط به گروه رونوشتد که شومشاهده می

نشان  را داری دیواره و غشای سلولی تحت تنش تفاوت معنی

های سنتز دیواره ها، پروتئین تعداد زیادی از پروتئین. دهند می

شرایط تنش هم  در ی دخیلهاسلولی هستند که جزء پروتئین

های دفاعی گیاهان  در واقع از اولین مکانیسم. شدندمحسوب می

بشره و دیواره سلولی از . ها، موانع ساختمانی است در برابر پاتوژن

ها به  موانع از پیش تشکیل شده فیزیکی هستند که ورود میکروب

 .Hael-Conrad et al) کنند های گیاهی را محدود می درون سلول

، حداکثر (1شکل )بندی بر اساس اجزای سلولی  در طبقه(. 2015

ژن  54با  1های سلولیمتعلق به گروه بخشهای واحد  تعداد ژن

بود ژن واحد  4با  2و کمترین متعلق به نواحی خارج سلولیواحد 

 (.1شکل )

افزار  کارکردی از نرم هایگروه بین دار معنی اختلاف در تعیین

Gene Enrichment ایت سPANTHER  این تجزیه . دشاستفاده

 14بر مبنای آزمون کای اسکور انجام شد و نتایج نشان داد که از 

                                                           
1
 Cell part 

2
 Extra cellular region 
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گروه کارکردی مولکولی شناسایی شده، دو گروه کارکردی یعنی 

های با فعالیت  ژنو  1های با فعالیت اکسیدوردوکتاز های ژنگروه

 (P-value≤0.05) ها حضور افزایشینسبت به سایر گروه 2کاتالیتی

 (.2جدول )اند داشته

های منجر به انتقال پیام و پاسخ ژن ی کاتالیتیهاآنزیمافزایش بیان 

 .خواهد شد های زیستی از جمله بیماری بوترتیسبه تنش مناسب

اکسیدوردوکتاز تحت چنین افزایش میزان بیان گروه کارکردی  هم

قش این گروه در تنش بیماری بوترتیس در گیاه ژربرا، با توجه به ن

، های فعالها در برابر اکسیژنزدایی و حفاظت سلول سمیت

توان گفت که گیاه ژربرا برای تحمل و مقابله با بیماری  می

مطالعات نشان . گیرداکسیدان بهره میهای آنتیبوترتیس از آنزیم

های محیطی از ها تحت تنشدهد که فعالیت این دسته از آنزیممی

عنوان مثال در  یابد؛ بهزیستی به شدت افزایش میهای جمله تنش

 در ایگسترده طور ها بهرونویسی و فعالیت این آنزیم گیاه فرفیون

یابد محیطی هستند افزایش می هایتنش تحت که هاییبافت

(Anderson and Davis 2004 .)ژن آنتی  بیان سطوح بالابردن

های اوم به تنشرسد که توسط گیاهان مق می نظر ها بهاکسیدان

 Chugh and Khurana)شود زیستی و غیر زیستی کنترل می

2002.) 

ها براساس فرآیند بیولوژیکی نشان داد نتایج مربوط به تجزیه گروه

، 4، فرآیندهای سلولی1های فرآیندهای متابولیتیکه گروه

فرآیندهای  و 9های وابسته به فرآیندهای متابولیتی پروتئین

                                                           
1
 Oxidoreductase activity 

2
 Catalytic activity 

3
 Metabolic process 

4
 Cellular process 

5
 Protein metabolic process 

-P) ها حضور افزایشینسبت به سایر گروه  9لیههای او متابولیت

value≤0.05) ها در نهایت نتایج تجزیه گروه(. 1جدول )اند داشته

گروه شناسایی شده، دو  29بر اساس نوع پروتئین نشان داد که از 

 7اکسیدوردوکتازها و 7های ناقل آمینواسید گروه کارکردی یعنی گروه

اند داشته (P-value≤0.05) شیها حضور افزاینسبت به سایر گروه

 های بیان شده در ژن .Smith et al (2014) (.4جدول )

S.lycopersicoides  گروه  1طی آلودگی با پاتوژن بوتریتیس را در

های دخیل در فرآیندهای  ژن( الف: بندی کردند اصلی تقسیم

های بیان  ژن( هایی با عملکرد ملکولی و ج ژن( بیولوژیکی ب

چنین پیشنهاد کردند که توقف شدید و  ها هم آن سلولیاجزا  هکنند

احتمالاً به  B. cinereaهای اصلی در واکنش به  سریع متابولیسم

باشد و دو ژن  های دفاعی می دلیل تخصیص مجدد منابع به واکنش

(PR1)Pathogenesis-Related Protein  وSubtilisin-like 

Protein ایجاد مقاومت به های کاندید برای  عنوان ژن را به

 .گزارش کردند S. lycopersicoidesهای نکروتروفیک در  پاتوژن

های عنوان ژن به ESTو تعداد بیشتری  24های همپوشان با  توالی

بر این اساس، . دارای بیان بالا در گل ژربرا در نظر گرفته شدند

بندی کارکردی  گروه(. 4و شکل  9جدول )د شژن شناسایی  19

مستقیمی بین فعالیت  یان بالا نشان داد که ارتباطهای با ب ژن

تر  چراکه بیش. ها وجود دارد های کارکردی و بیان ژن گروه

ای قرار گرفتند که خود به  کارکردی های های شبکه در گروه ژن

فعال  داری در گل ژربرا تحت بیماری بوتریتیس شکل معنی

 (.4تا  2های مقایسه جدول)اند  بوده

                                                           
6
 Primary metabolic process 

7
 Amino acid transporter 

8
 Oxidoreductase 

 
 

 های واحد گل ژربرا تحت تنش بیماری بوترتیس بر اساس کارکرد مولکولی سازی ژنی برای تمام ژن تایج مرحله آنالیز غنین -2جدول 

 P-value(P<0.05) نسبت حضور تعداد ژن واحد گروه کارکردی

 E 87/1 -30 78/1 55 های با فعالیت اکسیدوردوکتاز ژن

 E 57/1 -38 30/1 887 های با فعالیت کاتالیتی ژن

 E 33/3 33 87/3 087 (نا معین)بندی نشده طبقه
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 های گل ژربرا تحت تنش بیماری بوترتیس بر اساس فرآیند بیولوژیکی برای تمام ژن سازی ژنی آنالیز غنی نتایج مرحله -1جدول 
 P-value(P<0.05) نسبت حضور تعداد ژن واحد گروه کارکردی

 E 45/5 -14 4/1 251 فرآیندهای متابولیتی

 E 15/1 -42 17/1 127 فرآیندهای سلولی

  E 41/4 -42 17/1 117 های وابسته به فرآیندهای متابولیتی پروتئین

 E 75/1 -49 19/1 214 های اولیه فرآیندهای متابولیت

 E 44/4 44 79/4 144 (نا معین)بندی نشده طبقه

 

 گل ژربرا تحت تنش بیماری بوترتیس بر اساس نوع پروتئین هایژن سازی ژنی برای تمام نتایج مرحله آنالیز غنی -4جدول 

 P-value(P<0.05) نسبت حضور تعداد ژن واحد  گروه کارکردی

 E 71/1 -42 45/1 12 ناقل آمینواسید

 E 75/1 -41 74/1 99 اکسیدوردوکتاز

 44E 44/4 77/4 121 (نامعین)بندی نشده طبقه

 

ی وجود داشت که بسیار مهم و هایهای با بیان بالا، ژندر بین ژن

عنوان یک نقطه کارکردی یا تنظیمی مهم  کلیدی بودند و خود به

از جمله  ATMYB21و  MYB73ژن . در شبکه فعالیت داشتند

این ژن یک عامل رونویسی از . باشندهای مهم با بیان بالا می ژن

. باشندمی MYBهای پروتئین R2R3خانواده  21و  71زیر گروه 

باشد که در پایین مل رونویسی یک پروتئین اختصاصی میاین عا

دهی جاسمونیک اسید، در سیگنال رسانی نقش دست علامت

یکی دیگر از عوامل رونویسی تحت تاثیر . بسیار کلیدی دارد

نیز در  RHC1A یا RING-H2 finger C1Aجاسمونیک اسید یعنی 

یکی از  این ژن، رمزکننده. این پژوهش دارای بیان بالایی بود

باشد که گفته شده در  می RING fingerعوامل رونویسی خانواده 

ها چنین در پاسخ به تنش های گل نظیر پرچم و همتکامل اندام

 MYCو  MYBهای ژن (.Mandaokar et al. 2006) نقش دارد

و MYBR (C/TAACNA/G ) همسوسازترتیب به عناصر  به

MYCR (CANNTG) ای هدف متصل ه در ناحیه پروموتوری ژن

های پایین دست، منجر به ایجاد  سازی ژنشده و از طریق فعال

 Tuteja) شوندخشکی و شوری می ها از جملهمقاومت به تنش

است که مسیر  با استفاده از روش ریزآرایه پیشنهاد شده (.2007

دهی جاسمونات و اتیلن ممکن است باعث ایجاد مقاومت  سیگنال

 (.Li and Yen 2008)چون گندم شود  همبه بیماری در گیاهانی 

های سیگنال دهنده گیاهی مثل سالیسیلیک اسید،  مولکول

جاسمونیک اسید، آبسیزیک اسید و اتیلن ترکیبات ضدمیکروبی از 

 Rossi et)کنند  را القاء می PRهای  ها و پروتئین جمله فیتوالکسین

al. 2011.) دهد که به دست آمده در این مطالعه نشان می هنتایج ب

، MYB73های رونویسی احتمال زیاد، افزایش بیان فاکتور

ATMYB21 و RHC1A رسانی مسیر دلیل افزایش سیگنال هب

باشد، بنابراین جاسمونیک اسید تحت تاثیر قارچ بوتریتیس می

توان نتیجه گرفت که مقاومت به بیماری بوتریتیس در گل می

    .  ونیک اسید داردرسانی جاسم ژربرا نیاز به مسیر سیگنال

های با بیان بالا، های مهم و کلیدی در بین ژنیکی دیگر از ژن

حضور . باشدمی UBQ یا 1کوئیتینهای مربوط به خانواده یوبیژن

های مختلف و ثابت ماندن ساختار  وسیع این پروتئین در جایگاه

کوئیتین در  های مختلف، حاکی از نقش یوبی ر گونهدمولکولی آن 

 ،ها کوئیتین به پروتئین اتصال کوالان یوبی. باشد ات سلولی میحی

های پروتئینی به  های هدایت بسیاری از بیومولکولترین راه از مهم

 Kimura and) رودبه شمار می سمت تجزیه پروتئوزومی

Tannaka 2010). 

های پاسخ به تنش های با بیان بالا تعدادی از پروتئیندر بین ژن

بالا بودن فعالیت این . نیز حضور داشتند HSPگرمایی یا 

های پاسخ ها چندان دور از انتظار نبود زیرا بسیاری از ژن پروتئین

ها فعال صورت عمومی در اکثر تنش به تنش اختصاصی نبوده و به

 Reeves) های گیاهی نیز نقش فعالی دارندبوده و در تکامل اندام

et al. 2012.) 2های دخیل در فرایند انتقال پیام کلسیم ژن
نیز در  

(. 4و شکل  9، 9ول اجد)داری داشتند معنی حضور شبکه ژنی

Caیون 
عنوان یک مکانیسم  بلکه به نه تنها در تولید ولتاژ غشایی 2+

دهی کلسیم هایی که در فرآیند پیاماز ژن. کنددهی عمل می پیام

                                                           
1  

Ubiquitin family protein 
2
 Calcium signaling 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

13
96

.1
2.

4.
7.

3 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
26

-0
5-

25
 ]

 

                             7 / 11

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1396.12.4.7.3
http://mg.genetics.ir/article-1-1516-fa.html


 علیرضا خالقی و همکاران  ...ESTهای  تجزيه و تحليل بيوانفورماتيکی توالی

 

 565  9316 زمستان/ 4شماره / دوازدهمدوره / ژنتیک نوین

 

جدول )نمود  اشاره (CAM7 ) کلمودولین توان بهمینقش دارند 

های باند شونده با کلسیم است و پروتئین کلمودولین جز (.9

ها را تنظیم  دیگر باند شود و عملکرد آن هایپروتئین تواند با می

سلول  خیلی از عملکردهای توانند روی کند و به این وسیله می

ها  ترین واکنش مشخص (Kudla et al. 1999) .نقش داشته باشد

Ca)ها، جریان کلسیم ROSها شامل تولید  لودگی پاتوژنبه آ
از ( +2

کلسیم سیتوزولی و تغییر   فضاهای خارج سلولی و تغییر در غلظت

                                                           
1
 Calmodulin

 

ها، فسفوریلاسیون پروتئین،  در دیواره سلولی، تولید فیتوآلکسین

2دهی  سازی مسیر سیگنال فعال
MAPK  و القاء رونویسی ژن برای

-Hael)شود  محدود کردن بیماری می ها و حفاظت در برابر پاتوژن

Conrad et al. 2015 .)توان گفت که علاوه بر مسیر لذا می

های دخیل در فرایند انتقال پیام  ژن، جاسمونیک اسیدرسانی  سیگنال

نیز، نقش مهمی در مقاومت به بیماری بوتریتیس در گل  کلسیم

 . کنندژربرا بازی می

                                                           
2
 Mitogen-activated protein kinase (MAPK) 

 
 .است اسم ژن، شرح ژن و کد ژنی آرابیدوپسیس مربوط به هر ژن آورده شده(: ESTتوالی  ≥24) های با بیان بالا ژن -9جدول 

Gene ID Description Gene 
AT4G37260 myb domain protein 73 MYB73 

AT4G35850 Pentatricopeptide repeat (PPR) superfamily protein PPR 
AT3G27810 myb domain protein 21 ATMYB21 
AT2G40830 RING-H2 finger C1A RHC1A 
AT4G13020 Protein kinase superfamily protein MHK 
AT1G22380 UDP-glucosyl transferase 85A3 AtUGT85A3 
AT5G20620 ubiquitin 4 UBQ4 

AT3G01610 cell division cycle 48C CDC48C 
AT5G02500 heat shock cognate protein 70-1 HSC70-1 

AT3G16100 RAB GTPase homolog G3C ATRABG3C 

AT4G02890 Ubiquitin family protein UBQ14 
AT3G52590 ubiquitin extension protein 1 UBQ1 

AT5G67380 casein kinase alpha 1 CKA1 

AT3G43810 calmodulin 7 CAM7 
AT3G18820 RAB GTPase homolog G3F ATRABG3F 

 

 

 
 :در این شبکه: های با بیان بالا در گیاه ژربرا تحت تنش بیماری بوتریتیسژنی ژن شبکه -4شکل 
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 .است اسم ژن، شرح ژن و کدژنی آرابیدوپسیس مربوط به هر ژن آورده شده: های اضافه شدههمراه ژن به( ESTتوالی  ≥24) های با بیان بالا ژن  -9جدول 

Gene ID Description Gene 
AT4G37260 myb domain protein 73 MYB73 

AT4G35850 Pentatricopeptide repeat (PPR) superfamily protein PPR 
AT2G15310 ADP-ribosylation factor B1A ATARFB1A 
AT3G27810 myb domain protein 21 ATMYB21 
AT2G40830 RING-H2 finger C1A RHC1A 
AT4G13020 Protein kinase superfamily protein MHK 
AT1G22380 UDP-glucosyl transferase 85A3 AtUGT85A3 
AT5G20620 ubiquitin 4 UBQ4 

AT3G01610 cell division cycle 48C CDC48C 
AT5G02500 heat shock cognate protein 70-1 HSC70-1 

AT3G16100 RAB GTPase homolog G3C ATRABG3C 

AT4G02890 Ubiquitin family protein UBQ14 
AT3G52590 ubiquitin extension protein 1 UBQ1 

AT5G67380 casein kinase alpha 1 CKA1 

AT3G43810 calmodulin 7 CAM7 

AT5G42220 Ubiquitin-like superfamily protein AT5G42220 

AT4G31300 N-terminal nucleophile aminohydrolases (Ntn hydrolases) superfamily protein PBA1 
AT5G39740 ribosomal protein L5 B RPL5B 

AT3G25520 ribosomal protein L5 AT3G25520 

AT3G46460 ubiquitin-conjugating enzyme 13 UBC13 
AT3G18820 RAB GTPase homolog G3F ATRABG3F 

AT1G49300 RAB GTPase homolog G3E ATRAB7 

AT5G59300 ubiquitin carrier protein 7 UBC7 
AT1G67120 ATPases;nucleotide binding;ATP binding;nucleoside-triphosphatases; transcription 

factor binding 

AT1G67120 

AT1G52280 RAB GTPase homolog G3D AtRABG3d 
AT3G55380 ubiquitin-conjugating enzyme 14 UBC14 

AT4G23430 NAD(P)-binding Rossmann-fold superfamily protein TIC32 

AT4G23420 NAD(P)-binding Rossmann-fold superfamily protein AT4G23420 
AT4G14670 casein lytic proteinase B2 CLPB2 

AT5G53300 ubiquitin-conjugating enzyme 10 UBC10 

AT4G27960 ubiquitin conjugating enzyme 9 UBC9 

AT3G62250 ubiquitin 5 UBQ5 

AT2G16740 ubiquitin-conjugating enzyme 29 UBC29 

AT5G56150 ubiquitin-conjugating enzyme 30 UBC30 

 

 
 :های اضافه شده در این شبکههمراه ژن های با بیان بالا در گیاه ژربرا تحت تنش بیماری بوتریتیس بهشبکه ژنی ژن -9شکل 
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و ( ESTتوالی  ≥24) های با بیان بالا ژن 9و شکل  9جدول 

عنوان  افزار به های اضافه شده توسط نرمهمراه ژن ژنی به شبکه

شود علاوه بر همانطور که مشاهده می. دهدهمسایه را نشان می

های با بیان بالا که در کتابخانه گل ژربرا شناسایی شده بود ژن

های عنوان همسایه و مرتبط با ژن هایی را بهافزار نیز ژن خود نرم

موجود در کتابخانه ژربرا که احتمالاً در مقاومت به بیماری 

 . بوتریتیس نقش دارند معرفی کرده است

 کلی گیری نتیجه

ژن نقش کلیدی در  19طور کلی نتایج این پژوهش نشان داد که  به

مقاومت به بیماری بوتریتیس دارند و همچنین نتایج مربوط به 

ژن وارد شبکه شدند که  12یم شبکه تنظیمی ژن نشان داد که ترس

، MYB (MYB73ها فاکتورهای رونویسی خانواده  ترین آن مهم

ATMYB21 و RHC1A ) که به شدت تحت تاثیر مسیر جاسمونیک

های  ژناکسیدانت، های رمزکننده با فعالیت آنتیاسید بودند، ژن

و  CAM7) کلمودولین ژنمثل )دخیل در فرآیند انتقال پیام کلسیم 

 القا هایژن محصولاتطور کلی  هب. بودند UBQخانواده پروتئینی 

 دو در وسیعی طور به های زیستی و غیرزیستیتنش شده تحت

 طور به اول گروه های ژن محصولات .شوندمی بندی طبقه گروه

، 1هاچاپرون مانند کندمی حمایت برابر تنش در را سلول مستقیم

LEAی هاپروتئین
 هایتنش برابر در کننده حفاظت های، پروتئین 

 حذف ،4گیاه از سمی مواد دفع در های دخیل ، آنزیم1اسمزی

                                                           
1
 Chaperons 

2 
Late embryogenesis abundant proteins 

3  
Osmoprotectant 

 .Iuchi et al) مختلف و پروتئازهای 9های آزادرادیکال های کننده

 و ثانویه برهای پیغام رونویسی، گروه دوم شامل فاکتورهای ،(2007

9سلول تقسیم کننده فعال ایکینازه کینازها مانند و فسفاتازها
 و 

7به کلسیم وابسته هایپروتئین
 تمایز و رشد به وابسته کینازهای و 

7سلول
کنند می تنظیم ها راتنش به پاسخ در های دیگرژن بیان که 

(Kovtun et al. 2000). 

دیگر در پاسخ به بیماری  هایژن بیان که هاییژن یعنی دوم دسته

، MYBهای رونویسی خانواده د، فاکتورکننبوترتیس را تنظیم می

 کتابخانه در که هستند تنش به پاسخ کینازهایها و آنتی اکسیدان

و  7و  9جداول )داشتند  افزایشی بیان بیماری تنش تحت ژربرا

 هماهنگی در را کلیدی نقش ها ژن از دسته این ،(4و  2 های شکل

-Dunand) نددار گوناگون محیطی هایتنش به پاسخ ها درژن بیان

Sauthier et al. 2005.)  

توان نتیجه گرفت که طور کلی بر اساس نتایج این مطالعه می به

آنتی )گیاه  از سمی مواد دفع در های دخیل های رمزکننده آنزیمژن

و  MYB ، فاکتورهای رونویسی از جمله خانواده(هااکسیدان

رای مقابله بیشترین نقش را در گل ژربرا ب تنش به پاسخ کینازهای

 . و تحمل بیماری بوتریتیس دارند

                                                                                                
4 
 Detoxifying enzymes 

5 
 Free radical scavengers 

6
  Mitogen-activated kinases (MAPKS) 

7
 Calcium dependent protein kinases (CDPKs) 

8
  SoS kinases 
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