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 (15/07/1402تاریخ پذیرش:  - 28/06/1401)تاریخ دریافت:  

ها تعلق دارند و آمين(، همه به خانواده پلیSpm( و اسپرمين )Spd(، اسپرميدين )Putدر گياهان پوترسين )

های محيطی به ميزان اندکی مطالعه ها در چندين فرآيند زيستی از جمله رشد، نمو و پاسخ به محرکنقش آن

ها آمينهای مسير بيوسنتز پلیژنوم اعضای خانواده ژن in-silicoصيف تکاملی شده است. اين پژوهش به تو

و الگوی  ) (SPMSسينتاز Spm و (SPDS) سينتاز Spd ،(ADC/ODC)شامل آرژنين/ارنيتين دکربوکسيلاز 

 ، همراه با تجزيه (.Cicer arietinum L)های مختلف نخودها در مراحل نموی در بافتبيان ديجيتال اين ژن

های بيوسنتزی پردازد. ژنژن می-و شبکه ژنی مبتنی بر ارتباط ژن (GO) شناسی ژنیو تحليل هستی

ها ( آن1ORFمستقر بودند. چارچوب خوانش باز ) 7و  6، 5، 4، 2های ها، همگی بر روی کروموزومآمينپلی

 .اسيدآمينه بود 732تا  329کردند که محتوی هايی را رمزگذاری میباز بوده و پروتئينجفت 2199تا  990

يابی درون بينی مکانپيش .( بودkDaکيلودالتون ) 74/78تا  59/36ها از برای اين توالی مقادير وزن مولکولی

در آپوپلاست )خارج سلول( قرار دارند  احتمالاً SPMS و  ADC،SPDSsهای سلولی نشان داد که پروتئين

ها بيانگر ( اين پروتئينD-3بعدی )بينی شکل سهباشد. پيشقر میعمدتاً در ميتوکندری مست ODC کهدر حالی

ها درصدهای متفاوتی از آلفا تجزيه و تحليل ساختار دوم نشان داد که اين پروتئين .هاستتنوع ساختاری آن

 هایهليکس، بتا شيت، مارپيچ و حالت دور برگردان دارند. تجزيه و تحليل ساختار ژن نشان داد که توالی ژن

ADC  وODC که برای فرد بوده در حالیهمنحصربSPDSs  وSPMS  دوبل شدن تکراری و پراکنده رخ

ها و همچنين تری در مورد روابط تکاملی مابين پروتئينتجزيه و تحليل فيلوژنتيک ديدگاه عميق .داده است

های حفاظت شده همرديفی چندگانه شباهت زيادی را در دومن .دهدها ارائه میکارکردهای احتمالی آن

نشان دادند اما در دو انتهای آمينی و کربوکسيلی واگرايی داشتند. درخت فيلوژنتيک نشان داد که در نخود 

ای داشته و هيچ اينترونی در توالی اين دو ژن های پروتئينی بسيار حفاظت شدهموتيف ODCو  ADC توالی

ها حاوی هفت تا ده اينترون هستند و اکثر اين SPMSها و SPDSت. نتايج بيانگر آن است که وجود نداش

تجزيه و تحليل بيان ديجيتال  .ها دارای تعداد اگزون مشابه اما طول اگزون و اينترون متفاوت هستندايزوفرم

سزايی در تنظيم دقيق هها نقش بآمينهای مسير بيوسنتز پلیژن در طول فرآيندهای رشد نشان داد که ژن

، سطوح بيان بالای اين ESTکاوی در پايگاه اطلاعاتی با توجه به نتايج داده .زندگی گياهان دارند چرخه

در چنين شرايطی دارای  ODC کهدر ريشه و برگ نخود زراعی شناسايی شد، در حالی ADC ها خصوصاًژن

فيد در تحقيقات آينده در مورد عملکرد و ساختار سطوح بيان کم يا بدون بيان بود. اين اطلاعات منبعی م

کارگيری و دستکاری مسيرهای هآمين گياهی محسوب شده و بهای مرتبط با بيوسنتز پلیاعضای خانواده ژن

 آورد. های اصلاحی نخود فراهم میها را در برنامهآمينمتابوليک ژنی مرتبط با پلی
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 هایسلولهستند که در  یکوچک یآل یهانیآم( PAsها )نیآمیپل

 (.Kusano et al. 2008شوند )یم افتی وتیوکاریو  وتیپروکار

پاسخ به  ننمو و همچنیدر رشد و  یدینقش کل PAs اهان،یگ در

 ;Ebeed et al. 2017) دارند های زیستی و غیرزیستیتنش

Metabolism et al. 2018.) نیترفراوان PAs نیسیپوتر اهانیدر گ 

(Putاسپرم ،)نیدی (Spdو اسپرم )نی (Spmهستند، در حال )که ی

ی فراوان نیو نورسپرم نیدینورسپرم ن،یترموسپرم ن،یکاداور

و عملکرد  یمحتو (.Metabolism et al. 2018) دارند کمتری

PAs ًسنتزبیو شود.یم میها تنظآن هیسنتز و تجز راتییبا تغ عمدتا 

Put لازیدکربوکسنیآرژنآنزیم  قیاز طر (ADCاز آرژن )او ی نی 

در  شود،یانجام م نیتی( از ارنODC) لازیدکربوکس نیتیارنآنزیم 

شته و ( داSPDSنتاز )یس Spdبه نیاز  Spdبه  Put لیکه تبدیحال

 شودی( انجام مSPMSنتاز )یسنیتوسط اسپرم Spm وسنتزیب

(Hussain et al. 2011). یبرا شده استفاده لیپروپونیآم یهاگروه 

 S-adenosylmethionineتوسط  Spmو  Spdسنتز 

decarboxylase (SAMDC) لیتبد یدر ط 

Sadenosylmethionine (SAM)  بهS-adenosylmethionine 

محسوب  لنیماده سنتز اتشیپ SAM شوند.یم سنتز لهیدکربوکس

ایجاد  لنیات وسنتزیو ب PAs نیبما نوعی هموستازیکه  شده

 Putتجزیه  (.Hussain et al. 2011; Kusano et al. 2008) کندمی

که یشود، در حالیم انجام( CuAOs) دازهایاکسنیآمیتوسط د

آمین پلیتوسط  Spm نیو تترام Spd نیمآیتر یینها سمیکاتابول

 Kusano et al. 2008; Kim et) شودیم تنظیم (PAOs) دازهایاکس

al. 2014; Liu et al. 2014a, 2014b; Planas-Portell et al. 

های نموی ندیفرآ طیدر  PAs یدینقش کلها پژوهش( 2013

 (.Alabadí et al. 1995) اندکرده را گزارشگلدار  اهانیگ

در  Spmمیزان نشان داده که  زراعی در نخود هیاول تحقیقات

در  یریاما در آغاز پ ابد،ییافشان کاهش مخودگرده یهاتخمدان

 Gomez-Jimenez) ابدییم شینشده افزا یافشانگرده یهاتخمدان

et al. 2010) PAs .بیدر س یدهوهیمفرایند  یدر ط (Biasi et al. 

 Malik and Singh(، انبه )Shiozaki et al. 2000(، انگور )1988

 ;Liu et al. 2006(، هلو )Tassoni et al. 2004(، پرتقال )2004

Ziosi et al. 2006یفرنگ( و گوجه (Rastogi and Davies 1991) 

 هیدر مراحل اول PAsبالاتر  یمحتو ،یطور کلهب .کنندفعالیت می

 وهیم دنیرس طی مراحلدر  یجیهمراه با کاهش تدر وهیرشد م

 در، نمونهعنوان به .(Kushad et al. 1988) مشاهده شده است

کاهش  یداًشد دنیرس ی فراینددر ط Spdو  Put محتوی انگور

 تقریباً  دنیرس ی فراینددر ط Spm محتوی کهیدر حال ابد،ییم

سطوح  یفرنگگوجه در (.Shiozaki et al. 2000د )مانمیثابت 

Put و در مرحله  ابدییم شیافزا وهیبلوغ م ی مراحلدر ط جیتدربه

و  Spd محتویکه یدر حال رسد،یمبالاترین میزان قرمز به  دنیرس

Spm دارد )را  میزان کمترینمرحله  نیدر اTsaniklidis et al. 

بسیار  وهیدر شروع رشد م PAs محتویدر آووکادو،  (.2016

 ابدییکاهش م دنیسپس تا مرحله رس یابند وافزایش می

(Kushad et al. 1988) .ی و کارکردمحتو ن،یبنابرا PAs  مختلف

 طی رشددر  متفاوت است.مرحله رشد و نمو گیاه بسته به وا

 نیبدر  یطور قابل توجههب ODC آنزیم تی، فعالتوتون تخمدان

 یکه محتویدر حال افت،ی شیو لقاح افزا یافشانمراحل گرده

PAs  شیافزاداری معنیطور هبماند و سپس تا زمان لقاح ثابت 

 نیا ،رسدینظر مهب .(Slocum and Galston 1985) افتی

و وساز سوختدر ثر ؤم یهامیآنز اب یادیزبه میزان ها تفاوت

 .در ارتباط است PAs سنتز

 یبررس منظوربه in-silicoگسترده ژنومی  از تحلیلمطالعه، این در 

در  PAs مسیر بیوسنتز مرتبط با یهاژن انیبای ساختار و شبکه

فرم ایزو پنج، پژوهش نیانجام ا با .شد استفاده های مختلفبافت

 لیو تحل هیتجز .شدند ییشناسا PAsدر سنتز  ثرؤم دیکاند یژن

 یگوال ،یکیلوژنتیروابط ف ،ی و پروتئینیژن یساختارهاای شبکه

قوع وی مختلف و همچنین نحوه هااندام یاصتصخا دیجیتال انیب

 اهیگ نموی یندهایفرآ زمینهدر  تریهای عمیقدیدگاه، پدیده تکثیر

 یهاسازوکار نمایش یبرا هالیتحل و هیتجز نیا .کندمی فراهم

ها یافته نیا .گرفته استانجام  نخوددر  PAs اساسی یکردکار

در  PAsسنتز بیو ریمس یهاکرد ژنکار فیتوص یبرا مناسبی یمبنا

 .کنندیفراهم م اهانیگ ریو سا نخود

در نخود  PAsثر در مسیر بیوسنتز ؤهای مها و پروتئینتوالی ژن

(Cicer arietinum L.آرابیدوپسیس ،) (Arabidopsis thaliana 

  مقدمه

  هاواد و روشم
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L.( و برنج )Oryza sativa L.عنوان گیاهان مدل ترتیب به( )به

 NCBIلپه( از پایگاه اطلاعاتی لپه و تکدو

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/)  بازیابی شد. خصوصیات

( و نقطه MW) ها توسط وزن مولکولیپروتئینی این ژن

( برای هر توالی توسط پایگاه اطلاعاتی pIایزوالکتریک )

ExPASy (https://www.expasy.org/ تعیین شد. جایگاه سلولی )

 Cell-PLocها توسط این پروتئین

(http://www.csbio.sjtu.edu.cn/bioinf/Cell-PLoc/( ،)Chou 

and Shen 2008; Chou and Shen 2010.توالی این  ( تعیین شد

برای بررسی وقایع تکثیر ژنی   MCScanXافزارها توسط نرمژن

بینی مدل سه پیش (.Wang et al. 2012) تحلیل شد و تجزیه

 توسط پایگاه اطلاعاتی PAsهای مسیر بیوسنتز بعدی پروتئین

Swiss-Pdb Viewer v4.1.0 (Guex et al. 2009انجام شد ). 

 Rampage Ramachandranلاتارزیابی ساختاری توسط آنالیز پ

(http://mordred.bioc.cam.ac.uk/~rapper/rampage.php) نجام شد ا

(Lovell et al. 2003.) 

 فیهمرد ازمندین یخانواده ژن کیاعضا  نیب یروابط تکامل یبررس

 مناسب تمیبا الگور یکیلوژنتیو رسم درخت ف حیسازی صح

های مسیر بیوسنتز منظور مقایسه روابط فیلوژنتیک ژنبه است.

PAs های گیاهی از جمله آرابیدوپسیس و در نخود و سایر گونه

 ClustalXافزاربا استفاده از نرم هانیسازی پروتئفیهمردبرنج 

2.0.8  (Larkin et al. 2007 )با  یکیلوژنتیرسم درخت ف و

 joining اساس روش بر MEGA7 (Kumar et al. 2016) افزارنرم

neighbor (N.J. ) آزمون بوت استرپو (Felsenstein 1985)  با

 تکرار انجام شد. 1000

نسبت  CDS یتوال سهیمقا قیاز طر هانترونیا عیالگوی توز

اتی پایگاه اطلاعمربوط به هر ژن با استفاده از  یژنوم  DNAبه

GSDS انجام گرفت (Hu et al. 2015) های فیموت ییشناسا برای

استفاده شد  MEMEی از پایگاه اطلاعاتی اختصاص پروتئینی

(Bailey et al. 2006 .)مورد استفاده شامل تعداد پارامترهای 

 هافیطول موت نیشتریو ب نیو کمترهشت عدد  هافیموت

 آمینه بود.دیاس 50و  6 بیترتبه

های رمزکننده مسیر توالی BLAST لیتحل و هیمطالعه، تجز نیا در

ا ب 3.2.7 نسخه BLAST2GO افزارتوسط نرم PAsبیوسنتز 

 .2016Ghannam et al ;) ، انجام شدE1.0value -E-5 برش

Amini et al. 2017 .)استفاده  یهالیو فا یاطلاعات یهاگاهیپا

 2022 جون 15 خیبودند که در تار یمطالعه، موارد نیدر اشده 

ن یانوفرض قشیپ یهاشاخص طبق بر .س بودنددر دستر

 1وجوپرس هایتوالیرا به  GO عباراتافزار نرم نیا ،مستندسازی

 فیتوص یبرا GO منظور تهیه مستندسازیبه .دهدیاختصاص م

ها از یتوال زیستی ندیو فرآ یعملکرد مولکول ،یسلول یاجزا

با  یسازیغن لیتحل و هیتجز .استفاده شد BLAST2GOافزار نرم

 .Du et al) تارنمای توسط GO مستندسازی یهااستفاده از داده

2010)Agrigo   ی هانیپروتئ یهمسان یجستجو ازکه

 .، انجام شدکندمی استفاده آرابیدوپسیس

 تنش سرما در پاسخ به PAsمسیر بیوسنتز  یهاژنشناسی هستی

 InterProScan  (IPS) یتوسط جستجو GO Slim تادر عبار

 نسخه Cytoscape افزارخلاصه شد و توسط نرم یعنوان ورودبه

 .Ghannam et al) شد یسازمانده یردکشبکه کار کیر د 4.3

و  GO عبارات یرا برا زیستیابزار نقشه شبکه  نیا(. 2016

 یوندیپروش تکها بهژن یبندخوشه .کرد ترسیمژن  صیتخص

و ژن  هااط ژنبرجسته شده، ارتب یوندهایها و پگره .انجام شد

 یکاربرد عبارات نیا نیب وندیپ قدرت .دهندیش ممایفعال را ن

 نییتع خطوط ارتباطیها و عرض شده توسط رنگ گرهبررسی 

 شد.

(، گل 3165241SRX) توالی ترانسکریپتوم غلاف جوان

(3165240SRX( ریشه ،)3165239SRX( برگ ،)3165238SRX )

ترانسکریپتوم برگ نخود وحشی ( و توالی ICC 4958نخود دسی )

(489777PI( ،)3165242SRX از بخش )SRA  پایگاه اطلاعاتی

NCBI توالی ژنی  20هایی که بر روی تا بارگیری شد. خوانش

عنوان یک توالی مورد توافق شمارش همردیف شده بودند به

و  Senseهای همردیف شده به دو گروه شدند. سپس توالی

Antisense  های همردیف شده برای و تعداد خوانشتقسیم شدند

در  in-houseهر مدل ژنی نخود از هر نمونه توسط اسکریپت 

 نیهمچن پتیاسکر نیااستخراج شدند.  perlنویسی زبان برنامه

، گیرندقرار میها 3UTR ر رویب 2ودیرا که تا حد ییهاخوانش

                                                           
1 Query sequence 
2 Partial 
3 Untranslated region 
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RPKM شدهیبردارنقشههای شخوان د.کنش میراشم
1

توسط  

 نیو همچن ITAG 2.3 بر اساس طول اگزون in-house پتیاسکر

، 2گرفتندقرار می نخودژنوم  ر رویکه ب ییهاشتعداد کل خوان

انتخاب شده در  یهاژن انیب لیتحل و هیتجز یبرا .محاسبه شد

هر نوع بافت  یبرا RPKM ریمقاد نیانگیمختلف، م یهابافت

 د.وشمیداده  نمایش

 

 PAs ی وسنتزیب ریدر مس ثرؤم هایو پروتئین هاژن ییشناسا

 ، آرابیدوپسیس و برنجوم نخودندر ژ PAs یوسنتزیبمسیر  یهاژن

های توالی تمام .شدندو بازیابی  ییشناسا NCBI داده گاهیپا در

شدند، که منجر به  دییتأ ینیپروتئ هاینمود از طریق دیکاند

توالی  کی کهشد،  مورد توافق یپنج توالشناسایی 

 لازیدکربوکسنیتیارنتوالی  کی (،CaADC) لازیدکربوکسنیآرژن

(CaODC،)  سنتازنیدیاسپرمتوالی دو (CaSPDS ) توالی  کیو

 (.1جدول ) کندیم یرا رمزگذار( CaSPMS) سنتازنیاسپرم

 2199تا  990 یهادر اندازه هاآن( 3ORF)باز  شخوان چارچوب

 یرا رمزگذار ییهانیپروتئ و (1 )جدولطول داشته باز جفت

 ریمقاد .(1بود )جدول  نهیآمدیاس 732تا  329 محتویکه  کردندیم

                                                           
1 Reads per kilobase of exon model per million 
2 Mapped 
3 Open reading frame 

 74/78 تا 59/36ها از یتوال نیا یبرا 4(MW) وزن مولکولی

نقطه ایزوالکتریکی که یدر حال ( تغییر کردهkDa)دالتون لویک

(pI)580 08/5  درون  یابیمکان ینیبشیپ .(2بود )جدول  67/6تا

 احتمالاً  SPMS و  ADC،SPDSsی هانینشان داد که پروتئ یسلول

عمدتاً  ODC کهیدر حال مستقر بوده در آپوپلاست )خارج سلول(

بینی شکل . همچنین پیش(2 )جدولشت قرار دا یتوکندریدر م

ها این پروتئین 6( ساختار دوم و گراف راماچاندرانD-3بعدی )سه

 و هیتجز .(2و  1هاست )شکل پروتئین بیانگر تنوع ساختاری این

 ،ADCهای ساختار دوم نشان داد که پروتئین لیتحل

ODC،SPDS1 ،SPDS2   وSPMS 7/35، 6/44ترتیب دارای به ،

، 2/27، 9/28، 24و  Alpha-helicesدرصد  7/31و  8/35، 7/32

 7/33و  8/33، 34، 2/33، 29و  Beta sheetدرصد  4/30و  3/25

 Turnدرصد  3/4و  1/5، 1/6، 2/2، 4/2، و Random coilدرصد 

 ( که بر2بر اساس گراف راماچاندران )شکل (. 1هستند )شکل 

ها در ساختار که نحوه تاخوردن پروتئین Psiو  Phiاساس زوایای 

 Phiدهد، زاویه ها را نمایش میدوم پروتئین و ایجاد موتیف

ترتیب به SPMSو   ADC،ODC ،SPDS1 ،SPDS2های پروتئین

درصد  -92/110و  -93/110، -35/103، -92/44، -21/79

های پروتئین Psiزاویه  کهگزارش شده در حالی

ADC،ODC،SPDS1،SPDS2   وSPMS 23/25ترتیب به- ،

 درصد محاسبه شد. -08/64و  -06/64، 67/115، 91/142

                                                           
4 Molecular weight 
5 Isoelectric Point 
6 Ramachandran 

 

 

 

 

 

 

 
لیکس و بتاشیت ه-)ساختارهای الفا SPMSو   ADC،ODC،SPDS1،SPDS2های ترتیب از چپ به راست ساختار دوم پروتئینبه (D-3گراف سه بعدی ) -1شکل 

، اسپرمیدین سینتاز؛ SPDS، ارنیتین دکربوکسیلاز؛ ODC، آرژنین دکربوکسیلاز؛ ADC اند(.های صورتی و زرد در ساختار سه بعدی نمایش داده شدهترتیب با رنگبه

SPMS، .اسپرمین سینتاز 

 

  نتایج و بحث
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در تاخوردن هر  که Psiو  Phi)میزان زوایای  SPMSو  ADC،ODC،SPDS1،SPDS2 هایساختار دوم پروتئین از چپ به راست بیترتبهگراف راماچاندرا  -2شکل 

 ، اسپرمین سینتاز.SPMSز؛ ، اسپرمیدین سینتاSPDS، ارنیتین دکربوکسیلاز؛ ODC، آرژنین دکربوکسیلاز؛ ADCثر است برای هر پروتئین آورده شده است(. ؤپروتئین م

 

 

اسپرمیدین سینتاز؛  ،SPDSارنیتین دکربوکسیلاز؛  ،ODCوکسیلاز؛ آرژنین دکرب ،ADCدر نخود.  PAs ثر در مسیر بیوسنتزؤهای ژنی مخصوصیات توالی -1جدول 

SPMS.اسپرمین سینتاز ، 

 ناحیه                جایگاه کروموزومی جایگاه ژنی کارکرد شماره دسترسی نام ژن

 پایان              شروع      

طول قطعه  
CDs (bp) 

نوع دوبل 

 شدن

کروموزوم با 

 رخداد دوبل شدن

ADC XM_004507452.2 Put synthase LOC101497888 Chr6 58877658 58880624 2199 Singleton 

Singleton 

6 

ODC XM_004500845.2  LOC101494284 Chr5 31564815 31566328 1284 5 

SPDS1 XM_004489799.2 Spd/Spm 
Synthase 

LOC101504748 Chr2 8614751 8618770 1023 Dispersed 
Dispersed 

Dispersed 

2,3 

SPDS2 XM_004509779.2 LOC101493259 Chr7 21455474 21460356 990 2,3,7 

SPMS XM_004498382.2 LOC101492874 Chr4 39085788 39089899 1053 4,5 

 

 
اسپرمیدین سینتاز؛  ،SPDSارنیتین دکربوکسیلاز؛  ،ODCدکربوکسیلاز؛  آرژنین ،ADCدر نخود.  PAs ثر در مسیر بیوسنتزؤهای پروتئینی مخصوصیات توالی -2جدول 

SPMS.اسپرمین سینتاز ، 
 طول پروتئین کارکرد شماره دسترسی نام پروتئین

(آمینواسید)   

 وزن مولکولی

 )دالتون( 

شاخص  نقطه ایزالکتریک

 ناپایداری

وضعیت 

 پایداری

 جایگاه سلولی

ADC XP_004507509.1 Put synthase 732 78745.45 5.01 39.63 Stable 
Stable 

Extracellular (Apoplast) 

ODC XP_004500902.1  427 46511.42 6.67 38.49 Mitochondrial 

SPDS1 XP_004489856.1 Spd/Spm synthase 340 37211.33 5.08 47.96 Unstable 

Unstable 
Unstable 

Extracellular (Apoplast) 

Extracellular (Apoplast) 
Extracellular (Apoplast) 

SPDS2 XP_004509836.1  329 36595.75 5.09 45.91 

SPMS XP_004498439.2  350 38939.78 5.2 42.12 

 

در  1پدیده تکثیر ژن و کروموزوم ها بر روییابی ژنکانم

 PAsی مسیر بیوسنتز هاژن

ه پنج کروموزوم مختلف از جمل بر روی دیکاندی توال پنج

های شماره دو، چهار، پنج، شش و هفت )هر کدام دارای کرومزوم

 منحصر ODCو  ADCهای . توالی ژنشدند عیتوزیک توالی(، 

 3پراکنده دوبل شدن SPMS و SPDSs برای که یدر حال هبود 2بفرد

)دوپلیکیشن ژن  ریتکامل، تکث طی در .(1)جدول  ستاخ داده ر

 یهاسازوکار ییجاهو جاب یوارونگ یندهایفرآبا همراه ژنی( 

                                                           
1 Gene duplication 
2 Singleton 
3 Dispersed duplication 

ساختار ژنوم  تغییراتمختلف  تحالا د،یجد یهاژن اساسی سنتز

ژنوم در  یدگیچیمنجر به پکه  هستند یژنی هاخانواده گسترشو 

(. Wang et al. 2012; Cao et al. 2016) دنشویم اناهیگ سلسله

مختلف  یهاکروموزوم یمورد مطالعه بر رو یهاژن حضور

 یسازمانده یدگیچیپراکنده و پ یتکرار یدادهایاحتمالاً به رو

 .Cannon et al. 2004; Cao et alرد )ژنوم در نخود اشاره دا

 SPMSs و SPDSs یهااند که ژنگزارش کرده ها. پژوهش(2016

، 4سگمنتال یکروموزومهای دوپلیکیشن قیعمدتاً از طر

 یهاکه ژنیدر حال ابند،ییو پراکنده گسترش م 5مالیپروگز

                                                           
4 Segmental 
5 Proximal 
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ADCs و ODCs سگمنتال و  هایدوپلیکیشن یدارا بیترتبه

 در دوپلیکیشن یدادهایرو (.Gong et al. 2018) پراکنده هستند

 یهاژن از جمله، اندگزارش شده یژن یهااز خانواده یاریبس

در  C 2فسفاتاز نوع نیو پروتئ G-box 14-3-3 فاکتور

 در TIFY/JAZ یخانواده ژنو   Brachypodium distachyonژنوم

 .Cao et al. 2016; Yang et al)اند ی گزارش شدهفرنگگوجه

2017; Chini et al. 2017.) در مسیر بیوسنتز پنج ژن وجود PAs 

در  PAs ی مسیر بیوسنتزهاهمراه تعداد متفاوت ژندر نخود به

ژن(،  14) توتونژن(،  15ژن(، برنج ) 6) سیدوپسیآراب

 Liu etژن( ) 18) بیژن( و س 11ژن(، پرتقال ) 14) یفرنگگوجه

al. 2018 ) در ژن  یتکرارتکثیر  یدادهایکه روبیانگر آن است

 داده است. نیز رویژنوم نخود در تکامل  طی

 ینیپروتئ دومینساختار ژن و  ک،یلوژنتیف لیتحل و هیتجز

 PAs ی رمزکننده مسیر بیوسنتزیهاژن

در  ینیپروتئ هایدومینو  نترونینقش مهم ساختار اگزون/ا لیدلبه

ساختارها بر اساس روابط  نیا یتنوع الگو، PAsی هاتکامل ژن

 .شد یو برنج بررس سیدوپسیها در نخود، آرابآن یکیلوژنتیف

حفاظت شده  هایدومینرا در  یادیچندگانه شباهت ز همردیفی

 نیا انیم در .داشتند ییواگرا C و N یهاانتهانشان دادند اما در 

نشان  ینیپروتئ یدرصد شباهت را در توال ADCs، 6/62ها، گونه

 SPDSs/SPMS و ODCs ، 2/76شابهکه درصد تیدادند، در حال

در  CaADC نشان داد که کیلوژنتیف درخت .درصد بود 4/74

 ینیپروتئ هایموتیف یسه گونه دارا نیدر ا ADC نخود و چهار

 ADC یهااز ژن کی چیو ه هبود شانیحفاظت شده در توال اریبس

در نخود و برنج به سه گروه  هاODC. (3)شکل  نداشتند نترونیا

شدند و  یبندگروهحفاظت شده  اریبس ینیپروتئ فیبا ساختار موت

 اگرچه (.4)شکل  نداشتند نترونیها اژن نیاز ا کی چیه

 کسانی Put بیوسنتز یبرا اهانیدر گ ODC و ADCی هانیپروتئ

است و  یمتک ADC فعالیت عمدتاً به سیدوپسیآراب کنند،یعمل م

 Hanfrey et) ه استنشد ییدر ژنوم آن شناساحال هتا ب ODC ژن

al. 2001 .)سرعت به نترونیفاقد ا یهاکه ژن هنشان داد هاپژوهش

 Lecharn et) ابندییژن تکامل م دوپلیکیشن یدادهایرو قیاز طر

al. 2003; Lurin et al. 2004; Jain et al. 2006; Cao et al. 

ممکن است  PAs مسیر بیوسنتزی یهاژن توسعه ن،یبنابرا. (2016

ها SPMS ها و SPDS.همراه باشد یژن دوپلیکیشن یدادهایبا رو

 مشخصمشابه به دو گروه  ینیپروتئ یهافیبر اساس حضور موت

 سنتزمسیر بیو)بالا( بودند در  I که در گروه ییهاآن .شدند میتقس

Spm که گروهیدر حال ،ندموثر II مسیر بیوسنتز( در نیی)پا Spd 

ها ژن نیکه ا بیانگر آن است جینتا(. 5کنند )شکل می فعالیت

(. 5)شکل  خود هستند یهایدر توال نترونیهفت تا ده ا یحاو

 نینشان داد که اکثر ا نترونیاگزون/ا یساختارها یبررس نیهمچن

 نترونیتعداد اگزون مشابه اما طول اگزون و ا یها دارازوفرمیا

 عنوانبه AtSPMS پیشین بیانگر آن است که جینتا .متفاوت هستند

AtSPDS3 نیشود، بنابرایم شناخته زینSPDS ها و SPMS قابل ها

 ی هاژن ن،یبنابرا(. Vuosku et al. 2018) ستندین گریکداز ی زیتما

PAsو برنج  سیدوپسیآراب در هاژناین با  یادینخود شباهت ز

شده و ساختار حفاظت یعملکرد نیپروتئ دومین کیداشتند و 

 نیا(. 5و  4، 3های )شکل داشتند یکسانی باًیتقر ینیپروتئ فیموت

به شدت حفاظت  اهانیدر گ PAs یهاکرد که ژن دییتا نیهمچن

 در ژهیوبه PAs یهادر ژن توانیمشابه را م یهایو توال شوندیم

CaSPDSs و CaSPMS لیو تحل هیاساس تجز بر .کرد ییشناسا 

MEME ،نییها تعژن نیحفاظت شده در ا نهیآمدیاس زیرواحد 

ها ژن نیحفظ شده در ا یهافیموت یتوال 1نمایش گرافیکی .شد

 فیعنوان استثنا، موتبه(. 5و  4 ،3ی هاشکلاند )هداده شد مایشن

وجود  AtSPDS1 و OsADC2 نالیترم C یدر نواح شماره هشت

وجود  شششماره  فیموت CaSPMS که درینداشت در حال

 SPDS یتکرار یهانشان داد که جفت ژن جینتا .نداشت

 یتوال یدارند و همسان یمشابه نترونیاگزون/ا یساختارها

 و هیبر اساس تجز اگرچه(. 5شکل ) دارند ییبالاای نهیآمدیاس

، سطوح دیجیتالی بیان ژن که در ادامه بحث خواهد شد لیتحل

اما  ،شدمشاهده  دوبل شده  SPDSجفت ژن نیرا ب یمختلف انیب

 نیاساس ا بر .ه استشد تظاها در نخود حفکرد آنکارهمچنان 

پارالوگ  یهاژن یسیرونو یهاکه پاسخ رسدینظر مبه ج،ینتا

SPDSs  د، در نکن رییتغ طی مراحل رشد و نموممکن است در

و  یطولان یهاکه تنوع عملکردها ممکن است به دورهیحال

 وابسته باشد. دهیچیپ ینظارت یهاشبکه

                                                           
1 Logo 
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( در نخود، ADCدکربوکسیلاز )فیکی پروتئینی توالی رمز کننده ژن آرژنین(، نمایش گراC(، توالی ژنی )B(، توالی پروتئینی )Aدرخت فیلوژنتیکی ) -3شکل 

 .آرابیدوپسیس و برنج

 

 
( در نخود، ODCدکربوکسیلاز )فیکی پروتئینی توالی رمز کننده ژن آرنیتین(، نمایش گراC(، توالی ژنی )Bپروتئینی )(، توالی Aدرخت فیلوژنتیکی ) -4شکل 

 .آرابیدوپسیس و برنج

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
26

-0
2-

01
 ]

 

                             7 / 12

http://mg.genetics.ir/article-1-1788-fa.html


 رضا معالی امیری و همکاران  ...انيب ليتحل و هيژنوم و تجز یتکامل اتيخصوص

 

 274 1402پاییز  /3شماره  /هجدهمژنتیک نوین/ دوره 

  

 
 SPDS andسینتاز )اسپرمینسینتاز و های اسپرمیدین(، نمایش گرافیکی پروتئینی توالی رمز کننده ژنC(، توالی ژنی )B(، توالی پروتئینی )Aدرخت فیلوژنتیکی ) -5شکل 

SPMSدر نخود، آرابیدوپسیس و برنج ). 

 
 ،BLAST2GO .ADC افزارلولی تهیه شده توسط نرمسبراساس فرایند زیستی، کارکرد مولکولی و اجزای  PAsهای مسیر بیوسنتز بندی کارکردی توالیگروه -3جدول 

 ، اسپرمین سینتاز.SPMSاسپرمیدین سینتاز؛  ،SPDSارنیتین دکربوکسیلاز؛  ،ODCآرژنین دکربوکسیلاز؛ 

  شماره دسترسی نام پروتئین
NCBI 

 شماره دسترسی
TAIR 

 اجزای سلولی کارکرد مولکولی فرایند زیستی

ADC XP_004507509.1 AT2G16500 Arginine catabolic process; 

Polyamine biosynthetic 

process; Putrescine 
biosynthetic process; Response 

to cold; Response to oxidative 

stress; Response to salt stress; 
Spermidine biosynthetic 

process 

Arginine decarboxylase 

activity; Protein 

homodimerization activity 

Chloroplast; Cytosol 

ODC XP_004500902.1  Polyamine biosynthetic process Catalytic activity Chloroplast; Cytosol 

SPDS1 XP_004489856.1 AT1G23820 Polyamine biosynthetic process Spermidine synthase 
activity 

Chloroplast; Cytosol 

SPDS2 XP_004509836.1 AT1G23820 Polyamine biosynthetic process Spermidine synthase 

activity 

Chloroplast; Cytosol 

SPMS XP_004498439.2 AT5G53120 Polyamine biosynthetic process Spermidine synthase 

activity 

Chloroplast; Cytosol 

 
 تجزیه و تحلیل شبکه ژنی

ارتباطات  جهینتدر مراحل مختلف رشد و نمو  اهانیگ یهاپاسخ

ثر در هر یک از مسیرهای متابولیک ؤم یهاژن نیبما یعملکرد

 هامجموعه ژن یسازشبکه ن،یبنابرا. (Liu et al. 2018) است

در شرایط مکانی و زمانی  یسیرونو زیمتما میتنظ ممکن است

 .Ghannam et al) دهد نمایشبالقوه طور هبدر نخود را خاص 

 یحاو، PAsدر مسیر بیوسنتز انتخاب شده  یژن مجموعه( 2016

تنظیم در ی، کارکرد یمستندساز بر اساساست که  یعناصر

شکل  نیامطابق با  .(6کنند )شکل یرکت ممشا فرایند رشد و نمو

ها گرهبرجستگی و معنادار  یوندهایپ قیاز طر اتارتباطنحوه 

های ژنومی، پاسخ شده میتنظهم شبکه .دونشمی نییتع

 گرینوان بازعبه ترانسکریپتومی، پروتئومی و متابولومیک احتمالاً

های رشد و نمو در ی در پاسخهموستاز جادیبالقوه در ا یدیکل

-روابط ژن ن،یبنابرا .دنشومی مطرحدر نخود های مختلف بافت

های مینخود با تنظ زایی و رشد و نمواندام یندهایژن در فرآ

مرتبط  یکیولوژیزیف اتیو خصوص یسلول تیسطوح فعال متفاوت

  .ارتباط دارد یکیژنت با روابطبوده و همچنین 
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د. قدرت ارتباط داری نشان دادنها شامل پنج ژن هستند که بیان معنی. شبکهCytoscape v3.3.0افزار شناسی ساخته شده توسط نرمنقشه شبکه عبارات هستی -6شکل 

 شود.خطوط ارتباطی تعیین میها و عرض گرهمیان این عبارات مستندسازی شده توسط رنگ

 

امل درباره نحوه تع یاآموزنده یهادیدگاه ییهاشبکه نیچن

 یابر یمولکول یهاسایر سازوکاربا  PAs ی مسیر بیوسنتزهاژن

از جمله تنظیم فرایندهای رشد و نمو و  یکشاورز مسایلحل 

 .کنندیارائه مهمچنین پاسخ به تنش 

  PA یوسنتزیبمسیر  یهاژن تالیجید انیب لیتحل و هیتجز

ژن است  انیب یهاپروژه یبرا یمنبع ارزشمند ESTداده  گاهیپا

(Filiz and Koc 2016.) یهاژن تالیجید انیب لیتحل و هیتجز 

در  EST-NCBIداده  گاهیبا استفاده از پا PAs یوسنتزیبمسیر 

دسی نخود )ریشه، برگ، گل، غلاف جوان( مختلف  یهابافت

 L. Cicerو همچنین بافت برگ نخود وحشی ) ICC4958 پیژنوت

reticulatum) (.4)جدول  شد یابیارز 

 انی، سطوح بESTی در پایگاه اطلاعاتیکاوداده جیبا توجه به نتا

زراعی نخود  ریشه و برگ در ADC خصوصبه هاژن نیا یبالا

 انیسطوح ب یدارا یطیشرا نیدر چن ODC کهیدر حال رخ داده

نشان دادند که   .Liu et al(2018) .(4)جدول  بود انیبدون ب ایکم 

فرنگی های مختلف گوجههای این مسیر بیوسنتزی در بافتژن

(Solanum lycopersicum L.به میزان متفاوتی بیان می ) شوند

بافت میزان بیان در  SlSPDS4و  SlSPDS2جز هکه بطوریهب

در برگ و غلاف  CaODCهای میوه بالاتر است. رویشی از اندام

ار کمی در بافت گل بیان یکه به میزان بسجوان بیان نشد، درحالی

در  PAsهای مسیر بیوسنتز ها نشان داد که ژنشد. در مجموع داده

ها در بیش از یک بافت بیان شده که بیانگر مشارکت این ژن

سلولی از جمله در رشد، نمو، بقا و پاسخ به های متنوع فعالیت

در  PAs ی رمزکننده مسیر بیوسنتزهاژنباشد. همچنین تنش می

از جمله  ،یستیرزیغ یهاتحت تنش اهانیمختلف گ یهابافت

 یمتفاوت انیبنیز  ABA نیو همچن ییایقل خشکی،، سرما، شوری

نقش  که نشانگر (Gong et al. 2018; Liu et al. 2018داشتند )

 این مسیر متابولیک در بهبود تحمل به تنش است.

 PAs زوسنتیب ریمس یهاژن انیب تالیجید لیتحل و هیتجز نیبنابرا

 یپتومینسکراتر یهاداده از استفاده با نخود مختلف یهابافت در

 لیدلهب PAs وسنتزیب ریرمزکننده مس یهاژن که کندیم شنهادیپ

 اهیگ یبقا و نمو رشد، در متفاوت یزمان و یمکان انیب یالگوها

 .دارند یاتیح نقش

 

 گیری کلینتیجه

و  ها در فرآیندهای زیستی مختلف از جمله رشد، نموآمینپلی

نتز های مرتبط با بیوسهای محیطی نقش دارند. ژنپاسخ به تنش

از  .مستقر بودند 7و  6، 5، 4، 2های ها بر روی کروموزومآمینپلی

ظیم ها در تنمطالعه این اجزا، به نقش این ژندیدگاه ژنتیکی، 

  .فرایندهای رشد و نمو در نخود زراعی اشاره دارد
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 ،SPDS ارنیتین دکربوکسیلاز؛ ،ODCآرژنین دکربوکسیلاز؛  ،RPKM .ADCدر نخود بر حسب  PAsهای مسیر بیوسنتز تجزیه و تحلیل بیان دیجیتال ژن -4جدول 
 ، اسپرمین سینتاز.SPMSاسپرمیدین سینتاز؛ 

 برگ نخود وحشی ریشه غلاف جوان گل برگ بافت

 ژن

ADC 209.42 99.38 137.67 223.41 56.55 
ODC 0 0.18 0 13.25 3.54 

SPDS1 64.90 101.14 87.76 69.25 61.62 

SPDS2 30 34.50 21.33 16.27 16.93 
SPMS 26.93 46.89 39.42 15.39 18.2 

 

باز طول جفت 2199تا  990ها چارچوب خوانش باز این ژن

 732تا  329کردند که هایی را رمزگذاری میداشته و پروتئین

 59/36ها از برای این توالی مقادیر وزن مولکولی .اسیدآمینه داشت

یابی درون بینی مکانپیش .( متغیر بودkDaکیلودالتون ) 74/78تا 

 احتمالاً  SPMS و  ADC،SPDSsهای سلولی نشان داد که پروتئین

عمدتاً  ODC کهدر آپوپلاست )خارج سلول( مستقر بوده در حالی

بعدی بینی شکل سهدر میتوکندری فعالیت داشت. همچنین پیش

(D-3ساختار دوم و گراف راماچاندران )ها بیانگر این پروتئین 1

تجزیه و تحلیل ساختار ژن  .هاستتنوع ساختاری این پروتئین

فرد بوده در هب منحصر ODCو  ADCهای نشان داد که توالی ژن

دوبل شدن پراکنده رخ داده  SPMSو  SPDSsکه برای حالی

های حفاظت همردیفی چندگانه شباهت زیادی را در دومن .است

آمینی و کربوکسیلی واگرایی  شده نشان دادند اما در دو انتهای

و  ADCداشتند. درخت فیلوژنتیک نشان داد که در نخود توالی 

ODC ای دارد و هیچ های پروتئینی بسیار حفاظت شدهموتیف

ها SPMSها و  SPDSاینترونی در توالی این دو ژن وجود ندارد.

های پروتئینی مشابه به دو گروه مشخص بر اساس حضور موتیف

ها SPMSها و SPDSتقسیم شدند. نتایج بیانگر آن است که 

ها دارای تعداد حاوی هفت تا ده اینترون بوده و اکثر این ایزوفرم

                                                           
1 Ramachandran 

 و تجزیه .اگزون مشابه اما طول اگزون و اینترون متفاوت بودند

ه عملکرد ها را در سه گروه اصلی، از جمل، ژنتحلیل مستندسازی

تجزیه بندی کرد. مولکولی، فرآیند بیولوژیکی و اجزا سلولی طبقه

ژن و -و تحلیل مبتنی بر شبکه بیانگر آن است که بررسی رابطه ژن

ها در سطوح کارکردی به بهبود درک بندی ژنهمچنین دسته

در نخود منجر  PAsهای مسیر بیوسنتز مفهوم فیزیولوژیک ژن

، ESTکاوی در پایگاه اطلاعاتیتایج دادهخواهد شد. با توجه به ن

در ریشه و برگ  ADC ها خصوصاًسطوح بیان بالای این ژن

در چنین  ODC کهنخود زراعی شناسایی شده در حالی ژنوتیپ

رسد که نظر میشرایطی دارای سطوح بیان کم یا بدون بیان بود. به

 های مسیردیجیتال ژن تغییرات نسبی سریع و گذرا سطح بیان

احتمالاً برای تنظیم دقیق  های مختلفدر بافت PAsبیوسنتز 

عنوان نشانگر تواند بهمراحل رشد و نمو اهمیت دارد و می

کارکردی تنظیم چنین فرآیندهایی در نخود مطرح شود. نتایج ما 

های ها یا پروتئینتواند نقطه آغازی برای بررسی ارتباط ژنمی

دلیل آنکه هب .در سطوح مولکولی باشد PAsمسیر بیوسنتز 

وری اغلب محصولات با تنظیم شرایط رشد و نمو در شرایط بهره

کاربرد جدیدی  هایی احتمالاًمزرعه در ارتباط است، چنین یافته

منظور بهبود رشد، نمو و تحمل به ها بهآمینپاشی پلیبرای اسپری

 کند.های محیطی در نخود ایجاد میتنش
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