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ها آن شود و در بينختم مي Aشروع شده و به پلي   Cap´5ها ازدر يوكاريوت mRNAتوالي 
- قرار مي UTR´3 ديگر به نام و توالي تنظيمي ORFتوالي ساختاري  UTR´5 توالي تنظيمي

شروع  ATGقبل از  ATGر بسياري از موجودات يك يا تعدادي د UTR´5در توالي . گيرند
. شروع كننده ترجمه برسد ATGها عبور كرده تا به كننده ترجمه وجود دارد كه ريبوزوم از آن

متفاوت در انسان، گوسفند هاي ژن با محصول 80در  UTR´5در منطقه  uATGباتي محاس تجزيه
 24باز، جفت 100زير  UTR´5درصد از  66/26و گياه آرابيدوپسيس مورد بررسي قرار گرفت كه 

 1000تا  500 درصد بين 8جفت باز،  500تا 200درصد بين 36جفت باز،  200تا 100 درصد بين
عبور دلايل جفت باز بودند، نتايج نشان داد يكي از  1000زرگتر از درصد ب 33/5جفت باز و 

 بوده،شروع كننده ترجمه  ATGهاي مجاور آن با تفاوت در توالي uATGماشين ريبوزوم از 
تري از همچنين براي نشان دادن محدوده وسيع .استكه سيگنالي براي شناسايي ماشين ريبوزوم 

 .مورد بررسي قرار گرفت آمينه صورت اسيدو بعد از آن به هاي قبلتوالي  uATGمنطقه اطراف
 ،هاي بازيآمينه هاي قبل و بعد از متيونين از نوع اسيدآمينه تر اسيدنتايج نشان داد كه بيش

هاي ترين تعداد را دارا بوده و از نظر حجم مولكولي نيز در جايگاهسرين، لوسين و آلانين بيش
، ترين تعداد را داشتندتر بيشهاي با حجم كمآمينه آغازين اسيد ATGدوم و سوم قبل از  ،اول

طوركلي به. آغازين نظم خاصي را نداشتند ATGهاي بعد ازآمينه روال در اسيدبا اين حال اين 
غير قطبي و  uATGبعد از  هاياما اسيد بوده،آغازگر قطبي  ATGآمينه قبل و بعد از  هاياسيد

  .قبل از آن قطبي بودند
 

  قدمهم
اين نوع . شود ها محسوب ميبيان ژن در يوكاريوت هاي اصلي تنظيم تنظيم ترجمه از روش

. گيرد هاي بعد از آن صورت ميو پردازش  mRNAتنظيم از طريق فعال نمودن يا مهار ترجمه
ها ها آن است كه در باكتريو يوكاريوت هاتفاوت اصلي بين شروع ترجمه در باكتري

در محل كدون شروع در نقطه آغاز سنتز پروتئين ساخته  مستقيماًترجمه كمپلكس شروع 
ها براي تعيين نقطه شروع ترجمه از روند غير مستقيم استفاده در يوكاريوتشده در حالي كه 

 و UTR´3 ترتيببههاي قبل از كدون شروع و بعد از كدون ختم كه  وجود توالي .شودمي
5´UTR  دارندها ها در يوكاريوتي در تنظيم ترجمه ژنشوند، نقش مهم ناميده مي .  
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يوكاريوتي از چندين  mRNAرو در ملكول طول اين ناحيه پيش
ده نوكلئوتيد تا چندين صد نوكلئوتيد متغير است و اغلب شامل 

كه در آن ساختمان سنجاق سري يا ديگر ساختمان  استنواحي 
  .شودهاي جفت بازي تشكيل مي

ها، چيدمان كمپلكس پيش شروع مرحله اول ترجمه در يوكاريوت
يك كمپلكس  ريبوزوم، s40اين ساختمان شامل زير واحد  .است

 elf- 3 و eIF-، eIF-A 1 هايسه گانه و سه فاكتور شروع به نام

متصل به  -eIF 2 گانه از فاكتور شروعكمپلكس سه. است
tRNAmet  آغازگر و يك مولكولGTP  ساخته شده است كه

پلكس كم پس از چيدمان،. كندمي را شناسايي AUGكدون داخلي 
در اين مرحله  .كندتماس برقرار مي mRNA 5´ناحيهپيش شروع 

اين كمپلكس از فاكتورهاي  .نياز است 1اتصال سر پوشبه 
علاوه ). 6،3(ساخته شده است  eIF-4G و  eIF-،elF-4E  4شروع
تحت تاثير دم پلي  mRNAاتصال كمپلكس پيش شروع به  بر اين،

A 3´واقع در انتهاي mRNA رسد اين نظر ميبه. گيرديقرار م نيز
متصل  Aكه به دم پلي  2ميانكنش با پروتئين متصل به پلي آدنيلات

در  UTR´5 در توالي). 20،17،15،11( شوداست، انجام مي
شروع  ATGقبل از  ATGبسياري از موجودات يك يا تعدادي 

ها عبور كرده تا به كننده ترجمه وجود دارد كه ريبوزوم از آن
ATG حضور. ننده ترجمه برسدشروع كATG  ها شروع كننده در
 ORFقبل از  3بالادستي هاي ORF شودباعث مي  UTR´5نقطه

مختلفي  ساز و كارهاياصلي وجود داشته باشد كه از طريق 
در  هاuORFبسياري از ). 4،12( درتنظيم بيان ژن نقش دارند

 آمينهوابسته به توالي اسيد وسيله مكانيسميترجمه پائين دست، به
در ها uORFهاي توليد شده توسط پروتئين .هستندكد شده موثر 

نقش مهمي در كنترل  يو يوكاريوت يپروكاريوتموجودات 
آنتي  به هاي ويژه مقاومتدر ژن. دارندهاي ترجمه مكانيسم

به ماشين ها uORFپپتيدي هاي محصول هابيوتيك باكتري
ها همچنين اين پروتئين. ندكنها كمك ميريبوزوم و انتقال پروتئين

 ORFكه در عمليات ترجمه در ( 4توالي شاين دال گارنو ارتباط به
عنوان مثال به .موثر هستند هاي تنظيميساير پروتئين با) استموثر 

                                                           
1 Cap binding complex 
2 PADP 

3 Upstream ORF (uORF) 

4 Shine-Dalgarno 

 5كلي باسيل پتوفان در باكترييدر اپرون تر uORFتوالي وابسته به 
 ميعناصر سيس تنظيواحدي است بر  24كه حاوي پپتيدهاي 

 uORFي  هاي پروتئيني ترجمهمحصول). 4( استتاثيرگذار 
ي پايين  هاي ناحيهپپتيدهايي هستند كه سبب مهار يا تحريك ژن

هاي ژن همچنين مشخص شده تنوع محصول. گردد دستي مي
تواند گيرد، مي علاوه بر اينكه از طريق پيرايش متناوب صورت مي

شروع كننده با توجه  ATGها به عنوان uATGبا انتخاب يكي از 
در  معمولاً UAUG. )2،18( به شرايط محيطي نيز انجام شود

از نوع انكوژن ها آن دارد كه دو سومها وجود اي از ژنويژهدسته 
 .هستندهاي كنترل رشد سلولي و تمايز زايي يه از ژنقبوده و ب

  uAUGدارند فاقدهايي كه نقش حياتي در سلول ژنهمچنين 
داران، مهرهدرصد  ده mRNA ها در uATGوجود). 18،19(هستند 

mRNA ها مشاهده تعداد اندكي از قارچ مخمرها و سه درصد
هاي بررسي تواليتحقيق هدف از اين ). 19،16،5(شده است 

هاي پيدا كردن رابطه مناسب بين اين توالي و uATGمجاور كدون 
به گياه هاي مربوط در ژن هاآن عملكرد تنظيمي محافظت شده و

هاي علم يكي از دغدغه .استآرابيدوپسيس گوسفند و انسان 
در اين تحقيق به  ت، واس 6هاژنجستجوي  ورماتيك مسالهفبيوان

 هايآزمايشمطالعه كه  ،اصلي پرداخته شده است ATGپيدا كردن 
5´RACE7 منظور يافتن بهدقيق هاي اليگونوكلئوتيد و طراحي

ATG  سازدميرا تسهيل آغازين.  
   هامواد و روش

هاي مختلف انسان، گوسفند و گياه در ژن UTR´5 ابتدا توالي
-آوري و سپس با نرمهاي اطلاعاتي جمعاز بانك آرابيدوپسيس

 )Blast،Projects-Gorf،Logo،DNA( جمله از مختلفي افزارهاي
http://www. ncbi. nlm. nih. gov/nuccore وhttp://www. 

ncbi. nlm. nih. gov/projects/gorf AUG بررسي ها آغازين آن
جستجوي و  UTR 5َجدا كردن تواليمطالعه دقيق پس از و  شد

uATG  افزارهاي بيوانفورماتيكينرمبه كمكhttp://www. 

bioinformatics. org/sms/orf_find. html ،http://www. 

geneinfinity. org/sms_orffinder. html،http:// vivo. library. 

                                                           
5 Escherichia coli 
6 Gene finding 
7 Rapid amplification of cDNA end 
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cornell. edu/individual/vivo/individual5124،  به تجزيه و
 هايهم رديفي بين اسيدنمايش براي . ها اقدام گرديدتحليل توالي

در و  http://weblogo. berkeley. edu/logo. cgi نرم افزار آمينه از
 .http://wwwنرم افزار اسيدي ازتبديل توالي نوكلئوتيدي به آمينو

expasy. ch/tools/dna. html  ،هاي تجزيه و تحليلاستفاده شد
 .صورت گرفتSPSS و  Excelنرم افزار آماري با استفاده از 

    نتايج و بحث
ژن در  80 مربوط بهUTR´5 نواحي در  uATGمحاسباتي  تجزيه

در  UTR´5هاي ميانگين طول توالي. ارائه شده است 1جدول 
 09/267، 44/308ترتيب به ،انسان، گوسفند و گياه آرابيدوپسيس

از  درصد 66/26. بود 12/289نوكلئوتيد و ميانگين كل  83/291و 
5´UTR باز، جفت 200تا  100درصد بين 24باز، جفت 100ها زير

 1000تا  500د بين درص 8باز، جفت 500تا  200درصد بين  36
اين نتايج . باز بودندجفت 1000تر از درصد بزرگ 33/5باز، جفت

تر باشد بزرگ  UTR´5چه طول توالي دهند كه هرنشان مي
-تر بيان ميهاي پيچيدهشود در بافتمحصول ژني كه توليد مي

 هايي كه دارايدر گوسفند ژن هاي بررسي شدهدر توالي. شود

5´UTR  مغز، هاي دستگاه گوارش،بودند در بافتتري بزرگ 
ترين طول مربوط به غشاي سلولي و كم ژن گلوبين آلفا تخمدان و

ماتريكس خارج سلولي و ، )موجود در آني هاگليكو پروتئين(
 UTR´5 هاي گياهاني كهمورد ژن و درهستند هاي سفيد گلبول

ايي هپروتئين ،ژنيهاي بودند اغلب محصول  uATGها دارايآن
بودند كه در همانندسازي و افزايش راندمان ترجمه نقش  تنظيمي

هايي كه ژنهاي اساسي داشتند و در مورد انسان محصول
ترين توالي مربوط به بودند طويل uATGها داراي آن  UTR´5در

 ترين توالي مربوط بهكه كوتاهبوده، در حالي Tتوليد لنفوسيت 
هاي هاي ضد ميكروبي و گيرندهدپپتي هاي چرخه گليكوژنز،آنزيم

در  پايداريايجاد   UTR´5يكي از وظايف .آلفا سطح سلولي بودند
mRNA هابسته به طول ژن .است، mRNA  يها با طولهايي 

داراي  تر بزرگتر موارد ژن در بيش. ديآ يوجود ممختلف به
mRNA داراي  تر كوچكبوده و ژن  تر بزرگmRNA ي تر كوچك

 mRNAمربوط به  ORFها و طول  طول ژنتحقيق اين  در .است
تر داراي بيش ORFبا طول ي بررسي نشده اما اغلب ناحيه

5´UTR مويد كهي بوده تر بزرگ uATG خواهد بودتري بيش .

، اين كند يكمك م mRNAتر پايداري هر چه بيشاين شرايط به 
بالادستي قبل از  هايORFپايداري توسط پپتيدهاي كوچكي كه 

ORF اصلي)uORF ( در بررسي  .رديگ يم، صورت كند يمتوليد
مشخص شده كه در گوسفند  UTR´5 در توالي uATGبين تعداد 

، در دستگاه است  uATGتعداد نهايي كه داراي بيشتريژن
ترين تعداد مربوط وجود دارند و كم گلوبين آلفا و مغز گوارش،

 ولي وغشاي سل خارجي سلولي و گليكو پروتئين به ماتريكس
  .هستند هاي استروژن در بافت رحمگيرنده

هاي ترين توالي مربوط به آنزيمهاي انساني كوتاهدر مورد توالي
هاي آلفا در هاي ضد ميكروبي و گيرندهپپتيد چرخه گليكوژنز،

 Tترين توالي مربوط به توليد لنفوسيت و طويل استسطح سلولي 
وط به پروتئين كيناز ترين توالي مربدر مورد گياهان كم. است

كننده  ءهاي نوري و پروتئين القاپروتئين گيرنده وابسته به كلسيم،
رين توالي مربوط تو اين در حالي است كه بيشبوده توليد اكسين 

در  1هموباكسهاي كننده ژنكننده و رونويسيتنظيم به
  .هستند2 داكسي هايپوسين سنتاز آرابيدوپسيس و

 SPSS افزارنرم از استفاده با  uATGدادتع و توالي طول ارتباط

 در مربوطه هايداده كه داد نشان نتايج. گرفت قرار بررسي مورد

مقدار ضريب  و) P value=0.18( دارمعني صد در 95 سطح
 UTR´5يعني هر چه توالي  بدست آمد،  R2=0.95همبستگي

و احتمال اينكه  استتر در آن بيش  uATGتر باشد تعدادبزرگ
تعداد در نتيجه  وشده تر آن عبور كند بيش ن ريبوزوم ازماشي

uORFتوليد بدين ترتيب . يابدافزايش ميشود هايي كه ايجاد مي
 هايكه براي كنترل بيان ژن و تغيير هاي كوچك تنظيميپلي پپتيد

ها تائيد داده تجزيهشود نتايج پس از ترجمه لازم است فراهم مي
ت اصلي بين شروع ترجمه در تفاو .كننده اين وضعيت است

، كمپلكس شروع ها يباكترها اين است كه در باكتري و يوكاريوت
در محل كدون شروع در نقطه آغاز سنتز پروتئين  ترجمه مستقيماً

ها براي تعيين نقطه شروع بايد ، ولي در يوكاريوتشود يمساخته 
قرار گرفته  cap 5´يعنيmRNA كمپلكس شروع ترجمه در ابتداي

كدون شروع را پيدا جستجو و  mRNAتوالي را در طول  اشد تاب
گردد آغاز مي Aها با دم پلي شروع ترجمه در يوكاريوت. نمايد

                                                           
1 Light-regulated homeobox 1 
2 Deoxyhypusine synthase 
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 5´به انتهاي  ابتدا زير واحد كوچك ريبوزومي هاmRNAدر اكثر 
-ميجستجو را  mRNAمولكول متصل شده و سپس طول توالي 

ازمند تعداد زيادي فاكتور اين روند ني ،تا به كدون شروع برسدكند 
در اين مسير ممكن است ماشين  ).13،6،3،1(است شروع 

اصلي برسد و ترجمه  ATGتا به گذشته  ATGريبوزوم از چندين 
 گرددمي توليد پروتئينسبب شود و در نتيجه جا آغاز مياز آن

انسان، ژن مربوط به  80در  UTR´5توالي  تجزيهنتايج . )12،9،4(
 ATGابيدوپسيس و بررسي چهار توالي قبل و بعد از گوسفند و آر

ها تجزيهنتايج حاصل از  .ارائه شده است 3و2 هايدر جدول
آغازين متفاوت بوده و ATG و uATGنشان داد كه منطقه مجاور 

و انتخاب  uATGهمين امر يكي از دلايل عبور ماشين ريبوزوم از 
چنين ، هماستآغازين به عنوان شروع ترجمه  ATGصحيح 

آغازين تا حدودي  ATG و uATGدر اطراف  ATمحتواي 
كه ممكن است سيگنالي براي انتخاب ماشين بوده متفاوت 

 ات ساير محققين مطابقت كامل داردكه با نظر ريبوزوم باشد
)6،13(.  

  

  هاي مورد بررسيدر گونه UTR´5هاي اطلاعات تعدادي از توالي -1جدول                 

Species  GenBank  

accession 

5´UTR 

length(bp) 

Number 

Of uATGs 

Species  GenBank  

accession 

5´UTR 

length(bp) 

Number 

Of uATGs 

Ovis  FN432137 ١  ٢٩٨ Ovis EU938070. 1 ٧ ٥٨٢ 

Ovis FN432138 ١ ١٨٩ Ovis EU938069. 1 ٧ ٦٢٧ 

Ovis AY304480 ٤ ١٠٤٧ Ovis AF411974. 1 ١ ٣٢ 

Ovis AM981305 ١ ٣٦ Ovis AF394223. 1 ١ ٨٦ 

Ovis AM981301 ٢ ٧٦ Homo U18422. 1 ٣ ١٣١ 

Ovis AJ005907 ١ ٧٠ Homo AY227654. 1 ٣ ٢٠٧ 

Ovis AJ616711 ٢ ١٠٩ Homo AF117888. 1 ٣ ٢٤٧ 

Ovis AM98130 ١ ٣ Homo U43519. 1 ٣ ٢٦٢ 

Ovis AM981301 ١ ٧٣ Homo L13689. 1 ٤ ٤٧٩ 

Ovis L11343 ٢٣ ١٤٠٦ Homo D32129. 1 ٨ ١٥٢٣ 

Ovis DQ679798 ١ ٥٤ Homo L33075. 1 ٩ ٤٦٧ 

Ovis DQ886530 ٣ ١٤٧ Homo AF159295. 1 ١١ ١٥٠٣ 

Ovis EU938071 ٢ ٢٧٨ Homo U18422. 1 ٣ ١٣١ 

Ovis AJ278011 ١ ١٠٠ Homo AY227654. 1 ٣ ٢٠٧ 

Ovis AJ564445 ٢ ٤٧ Homo AF117888. 1 ٣ ٢٤٧ 

Ovis AJ272270 ٢ ٩٩ Homo AF251046. 2 ٢ ٥٨٤ 

A.  thaliana X80126 ٧ ٣٠٣ Homo AF089841. 1 ١ ١٠٩ 

A.  thaliana AF436825 ٤ ٤٦٧ Homo AJ005371. 1 ١ ٣٥ 

A.  thaliana AF324691  ١ ١٧٤ Homo X99896. 1 ١ ٤٣ 

A.  thaliana AF324696 ٢ ٣٧٢ Homo L13365. 1 ١ ٥٣ 

A.  thaliana AF361588 ١ ١٩٣ Homo X63455. 1 ١ ٨٩ 

A.  thaliana AF361634 ١ ٢٠٧ Homo X99895. 1 ١ ٨٩ 

A.  thaliana AF361828 ٧ ٤٧٩ Homo U37219. 1 ١ ٩٢ 

A.  thaliana AF367263 ١  ٢٦٠  Homo AF410154. 1 ١ ١٣٨ 

A.  thaliana AF367267 ٣  ٣٩٧  Homo AJ719632. 1 ١ ١٤٥ 

A.  thaliana AF367271 ٤  ٣٦٠  Homo AY643746. 1 ١ ١٥١ 

A.  thaliana AF367312 ٣  ٢٤٦  Homo AY665468. 1 ٢ ١٤٧ 

A.  thaliana AF367334 ١  ٢٢٣  Homo AY227651. 1 ٢ ١٦٨ 

A.  thaliana AF367343 ٣  ٢٩٩  Homo AY039843. 1 ٢ ١٨٧ 

A.  thaliana AF372922 ١  ١١٢  Homo AF281049. 1 ٢ ٢١٩ 

A.  thaliana AF372909 ١  ١٣٠  Homo Y17958. 1 ٢ ٣٠٨ 

A.  thaliana AF375412 ٢  ٣٠٣  Homo AY829434. 1 ٢ ٣٣٥ 

  

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

13
90

.6
.3

.7
.9

 ]
 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
25

-0
7-

01
 ]

 

                               4 / 7

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1390.6.3.7.9
https://mg.genetics.ir/article-1-1183-fa.html


  فروزان قاسميان رودسري و همكاران   ...و سان، گوسفند و گياه آرابيدوپسيس در ان UTR´5توالي  تجزيه
 

 1390پاييز / 3شماره / دوره ششم/ ژنتيك نوين 61

 

  

آغازين براي ترجمه در  ATG فراواني چهار نوكلئوتيد قبل و بعد از -2جدول 
mRNA انسان، گوسفند و آرابيدوپسيس  

 وقعيت نوكلئوتيدم

 نوكلئوتيد           

4- 3- 2- 1- 1+ 2+ 3+ 4+ 

A 
T 
G 
C 

17 
7 
23 
33 

31 
5 
24 
16 

14 
18 
14 
32 

18 
6 

19 
33 

16 
9 
34 
15  

21 
17 
19 
17 

12 
13 
35 
15 

37 
14 
7 
17 

نشان (+) علامت مثبت. است ATGنوكلئوتيد بعد از + 1و  ATG نوكلئوتيد قبل از -1
  .است ATGنشان دهنده نوكلئوتيد قبل از ) - (نفيدهنده نوكلئوتيد بعد و م

  

  UTR´5در منطقه uATGل و بعد از فراواني چهار نوكلئوتيد قب -3جدول 
  انسان، گوسفند و آرابيدوپسيس mRNAدر 

 موقعيت
         نوكلئوتيد

نوكلئوتيد
4- 3- 2- 1- 1+ 2+ 3+ 4+

A
T 
G 
C 

63
37 
78 
97 

87
63 
62 
60 

51
55 
78 
94 

80 
41 
69 
85 

84 
51 
67 
63 

50 
61 
77 
83 

55
60 
82 
78 

78
54 
82 
63 

نشان (+) علامت مثبت. است ATGنوكلئوتيد بعد از + 1و  ATG نوكلئوتيد قبل از -1
  .است ATGنشان دهنده نوكلئوتيد قبل از ) - (نفيدهنده نوكلئوتيد بعد و م

 ATGبعد از  نه نوكلئوتيد قبل و بعد از بررسي توالي نوكلئوتيدي،
اسيد آمينه متيونين كه توسط مشخص شد، و   mRNAبر روي

ATG قبل و  آمينهه اسيدس .قرار گرفت به عنوان معيار شودكد مي
ترتيب قرار گرفت كه به تجزيهمورد  ،بعد از متيونين آغازين

گذاري دوم و سوم بعد و قبل از متيونين نام ،هاي اولجايگاه
 ه بعد از متيونين آغازگرآمين نتايج نشان داد كه اولين اسيد. ندشد

 ،آمينه والينترتيب بيشتر مربوط به اسيدآغازين به  ATGمربوط به
بعد از متيونين  آمينه و دومين اسيد اسيدليزين وگلوتاميك ،آلانين

ليزين  آلانين، لوسين، آمينه تر مربوط به اسيدترتيب بيشآغازگر به
ترتيب بعد از متيونين آغازگر به آمينه و ترئونين و سومين اسيد

ن لوسين و آرژني گلايسين، سرين، آمينه تر مربوط به اسيدبيش

- غازين بهآ  ATGقبل از متيونين آغازگر آمينه اسيد اولين. است

لوسين و  ترئونين، سرين، آمينه تر شامل اسيدترتيب بيش
  ATGقبل از متيونين آغازگر آمينه دومين اسيد و اسيدگلوتاميك

لوسين و  پرولين، سرين، آمينه تر شامل اسيدترتيب بيشغازين بهآ
آلانين آلانين و فنيل اسيد،گلوتاميك همچنين سرين، .استليزين 

متيونين  آمينه سوم قبل از اسيد آمينه ترين اسيدترتيب بيشبه
  ).4جدول (شوند شامل مي آغازگر را

قبل و  ،انسان، گوسفند و آرابيدوپسيس آمينه هايدر بررسي اسيد
بعد  آمينه نتايج نشان داد كه اولين اسيد uATGهاي بعد از متيونين

 ليزين، آمينه تر مربوط به اسيدترتيب بيشبهuATG  از متيونين
 uATG بعد از متيونين آمينه آرژنين و والين و دومين اسيد سرين،

آرژنين و  آلانين، لوسين، آمينه تر مربوط به اسيدترتيب بيشبه
ترتيب به uATGبعد از متيونين آمينه سومين اسيد .استآلانين فنيل
گلايسين و ترئونين  آلانين، سرين، آمينه وط به اسيدتر مرببيش
نشان داد كه اولين اسيد آمينه قبل از متيونين همچنين نتايج  .است

uATG لوسين و  ترئونين، ترتيب بيشتر شامل اسيد آمينه سرين،به
آغازين  uATGپرولين بوده و دومين اسيد آمينه قبل از متيونين 

است آرژنين و لوسين  پرولين، ن،ترتيب شامل اسيد آمينه سريبه
- ترتيب بيشبه اسيدوالين و گلوتاميك سرين، همچنين آرژنين،

ترين مقدار اسيد آمينه را در رده سوم قبل از اسيد آمينه متيونين 
نتايج حاصل از بررسي حجم مولكولي . آغازگر دارا بودند

اه ي قبل از متيونين آغازگر نشان داد كه در جايگآمينه هاياسيد
ترين ي با كميهاآمينه اسيد آغازگر، ATGقبل از  اولين اسيد آمينه

ترين تعداد شامل ترتيب بيشحجم مولكولي قرار گرفته كه به
  از قبل هايآمينه اسيد ،هستندگرم بر مول  146و  131 ،119 ،105

  
  ها و در صدهاي محاسبه شده هر جايگاههاي اسيد آمينهموقعيت جايگاه -4جدول

 نوبت جايگاه  جايگاه سوم جايگاه دوم جايگاه اول  جايگاه اول  جايگاه دوم  يگاه سومجا
 در صد 
  در جايگاه

  درصد 80در حدود   سرين سرين سرين متيونين والين  لوسين سرين
  درصد 15 در حدود اسيد گلوتاميك پرولين ترئونين متيونين آلانين  آلانين  گلايسين
  درصد 5 در حدود  آلانين لوسين لوسين متيونين ليزين  ليزين  لوسين
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ATG كننده همين نتيجه بود كه براي دومين آغازگر نيز بيان
 ،105ترين تعداد اسيد آمينه حجم مولكولي ترتيب بيشجايگاه به

ترين تعداد ترتيب بيشو براي سومين جايگاه به 146و  119 ،115
نتايج اين . هستند 165 ،146 ،105اسيد آمينه حجم مولكولي 

مطالعه هيچ نظم خاصي را از نظر حجم ملكولي اسيدهاي آمينه، 
هاي شكل(متيونين آغازين در هر سه جايگاه نشان نداد  تعداد

  ).3و2

  
انسان، گوسفند و  آغازگر ATGي قبل و بعد از آمينه سه اسيد -2شكل

  آرابيدوپسيس

  
  uATGي قبل و بعد از آمينه سه اسيد -3شكل

 
تحقيقات خود  در) 2002(و هولزينك و همكاران ) 2005(ريكي 

تا  uAUGو   AUGبه اين نتيجه رسيدند كه محتواي اطراف
يكي از دلايل تاكيد وضعيت و اين  استحدودي با هم متفاوت 
بدست  است، اين نتيجه با نتايج uAUGعبور ماشين ريبوزوم از

لاكونو و ) 2009(كيو . آمده در اين مطالعه مطابقت كامل دارد
حاصله از آن به  هايو محصول uORFنقش مهم  به) 2005(

كردند  انسان اشارهدر تنظيم بيان ژن در  cis-actingعنوان عناصر 
در طي  uORF تكويني به اين نتيجه رسيدند كههاي هو در مطالع
مشابه اين مانده است، صورت مناطق محافظت شده باقي تكامل به

 .دست آمده استبهنيز نتايج در ژنوم موش 

يابي كامل گوسفند به علت عدم توالي ه ويژهب ،هادر مورد دام
و نياز به  يستژنوم، اطلاعات كامل و قابل اطميناني در دسترس ن

قابل قبولي را ارائه  هايتا بتوان نظر استتري بانك اطلاعاتي قوي
آغازگر قطبي  ATG از آمينه قبل و بعد هايلي اسيدكرطوبه. داد
قبل از آن قطبي و غير قطبي  uATGبعد از هاي آمينه ي اسيدول

  .هستند
ين صهمچنين به مهندسين ژنتيك و متخصاين تحقيق نتايج 

هاي جديد كمك خواهد سلولي مولكولي در مبحث طراحي ژن
غازين و ممانعت از پديده آ ATGبا داشتن توالي اطراف  و ،كرد

 .را داشته باشند سرخوردن ريبوزوم بيان ژن مورد انتظارشان
ما اصوت گرفته وپسيس دگياه آرابي هاي دراگرچه تاكنون تجزيه

لازم به ذكر  .هاي گوسفندي مشاهده نشده استبراي ژناي مطالعه
در  UTR´5وري اين تحقيق مقايسه آنوهاي يكي از جنبهاست 

صورت نگرفته  ايتاكنون چنين مقايسهكه بوده موجودات مختلف 
  .است

  سپاسگذاري
جناب آقاي دكتر هاي و پيشنهادها در انجام اين تحقيق از نظر

كه بدين شده استفاده و اساتيد محترم دانشگاه زنجان  صادقي
  .گرددتشكر و قدرداني ميها آنوسيله از 
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