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 .است هاهايی مانند زنگکنترل بيماریبرای استفاده از گياهان مقاوم، بهترين و مؤثرترين راه 

که  زا استعوامل بيماریگياهان در برابر ذاتی غيرميزبانی دو نوع از مقاومت  مقاومت ميزبانی و

های اطلاع  از ماهيت يکی از راه .يابدهای سازگار و ناسازگار بروز میترتيب در مقابل پاتوژنبه

. باشدهای مقاومت میQTLعملکردی  تجزيههای دخيل در اين دو نوع مقاومت، استفاده از ژن

نی در جو بر عليه تعدادی از های مرتبط با مقاومت ميزبانی و غيرميزبا QTLبرای اين منظور،

 SusptritوSusptrit × Vada يابیهای عامل زنگ برگی که در مطالعات قبلی در دو توده نقشه قارچ

×Cebada Capa  وقوعی نشانگرهای مرتبط با هر يک از د و همشيابی شده بودند استخراج مکان

QTL ها با نشانگرهایSNP نشانگرهای . بررسی شدSNP عنوان نشانگرهای قوعی بالا بهودارای هم

 ها درنشانگرها نسبت به بلاست آناز مرتبط با مقاومت انتخاب و با استفاده از توالی هر يک 

های موجود در با ژن SNPنشانگرهای  با بررسی همولوژی توالی. دشهای اطلاعاتی اقدام  بانک

های حفاظت از نظر عملکرد، دمين های با تشابه بالاهای اطلاعاتی، خصوصيات هر يک از ژن بانک

های مقاومت ژن تربيشها نشان داد سیربرنتايج . ها مورد بررسی قرار گرفتشده و ساختار ژن

و از نظر  مشارکت دارند DNAميزبانی در فعاليت انتقال، هدايت پيام و رونويسی غيرميزبانی و 

غشای پلاسمايی، هسته روه ژن در محل مشاهده شد، محصولات هر دو گ .اندعملکرد مولکولی، مشابه

 ،RNAفرايندهای رونويسی، متابوليک، پاسخ به تنش و پردازش  فعاليت دارند وو کلروپلاست، 

نتايج اين تحقيق نشان داد که علاوه بر مکانيسم، احتمالا ژنتيک دو نوع مقاومت ميزبانی و  .اند مشابه

 .های زيادی داردغيرميزبانی شباهت

 

 کليدیهای ‬واژه

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

13
96

.1
2.

3.
10

.4
 ]

 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 m
g.

ge
ne

tic
s.

ir
 o

n 
20

25
-0

8-
15

 ]
 

                             1 / 10

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1396.12.3.10.4
https://mg.genetics.ir/article-1-1503-en.html


 انسیه میرزاعلی بابایی و همکاران  ...های مرتبط با مقاومت ميزبانی وQTLعملکردی  تجزيه

 

 244  9316پایيز / 3شماره / دوازدهمدوره / ژنتيک نوین

 

 

 

های کنترل های قابل توجه در استراتژیبا وجود پیشرفت

مین مواد غذایی در جهان، هنوز هم توسط أهای گیاهی، ت بیماری

 .John et al) شودها و حشرات تهدید میبسیاری از پاتوژن

های قارچی هستند که به ها یکی از انواع پاتوژنزنگ(. 2003

 ها ومیت اقتصادی، تعدد میزبانلحاظ گسترش جهانی، اه

ای بین عوامل اختصاص یافتگی میزبانی دارای جایگاه ویژه

گندم،  ی مانندهای غلاتترین بیماریو از مخرب زا هستندبیماری

 (.Mehravaran 1998)روند یولاف و جو به شمار می

ترین یکی از مهم Puccinia hordei otthزنگ برگی جو با عامل 

ای عملکرد طور قابل ملاحظهجو است که سالانه به هایبیماری

زنگ برگی در نواحی جو کاری بهاره و . دهدآن را کاهش می

زمستانه در ایالت متحده امریکا، آفریقا، اروپا، نیوزیلند، استرالیا و 

ای دارد و در مناطقی بعضی از کشورهای آسیایی انتشار گسترده

خسارت زیادی به محصول  افتد،که رسیدن محصول به تأخیر می

کاهش محصول در اثر زنگ (. Mathre 1985) کندجو وارد می

 Marcel) استگزارش شده درصد 32برگی در ارقام حساس، 

استفاده از ارقام مقاوم، بهترین و مؤثرترین راه کنترل (. 2007

پاتوژن، -با توجه به ماهیت تعامل گیاه (.Eyal 1981) بیماری است

نیسم دفاعی مهم شامل مقاومت میزبانی و مقاومت گیاهان دو مکا

به مقاومت میزبانی  .(Heath 2000) اندغیرمیزبانی را توسعه داده

 (Hypersensitive resistance) دو شکل مقاومت فوق حساسیت

یابد که به ترتیب بروز می( Partial resistance) و مقاومت نسبی

 .Niks et al) شوند کنترل می های بزرگ اثر و کوچک اثربا ژن

تری که دارد، از علت پایداری بیشمقاومت غیرمیزبانی به (.2011

 کندلقوه محافظت میاهای بایک گیاه، در برابر بسیاری از پاتوژن

(Niks and Marcel 2009 .) این نوع از مقاومت در طیف وسیعی

توسط همه گیاهان یک گونه در برابر یک پاتوژن خاص رخ 

 (.Heath 2000) دهد می

منظور افزایش های اصلاحی بهیابی به موفقیت در برنامهدست

ها، مستلزم آگاهی و اطلاعات کافی کارایی ارقام مقاوم به بیماری

های مؤثر در ایجاد مقاومت در زمینه ماهیت ژنتیکی و عملکرد ژن

 ها،یک ابزار بسیار مؤثر برای مطالعه مقاومت به بیماری. است

( QTL Mapping)کمی  های ژنی مرتبط با مقاومتانیابی مکنقشه

مطالعات انجام گرفته نشان داده که (. Young 1996) است

ها، در غلاتی مانند گندم و جو، ماهیتی زنگ برعلیه نسبی مقاومت

، کنترل (QTL )1های کوچک اثروسیله ژنژنیک داشته و بهپلی

ام یافته، چندین براساس تحقیقات انج (.Qi et al. 1998) شوندمی

QTL های قارچ بهو مقاومت غیر میزبانی  نسبی مرتبط با مقاومت

 Jafary et al. 2008)است در جو مکان یابی شده برگی زنگ عامل

Jafary et al. 2006;.) های قابل در این مطالعات همپوشانی

مقاومت میزبانی و غیر  های دخیل درQTLتوجهی در خصوص 

ها در QTLجایی که با این حال از آن. استدهمیزبانی نشان داده ش

را، که با صفت مورد مطالعه ارتباط دارد  ای از ژنومواقع منطقه

 کنند و اطلاعات دیگری در خصوص ماهیت، ساختارمشخص می

ها عملا اطلاعاتی یابی آنکنند، با مکانها ارایه نمیتوالی ژن و

. شودنمی های دخیل در مقاومت حاصلدرخصوص عملکرد ژن

 تجزیهاستفاده از  دست آوردن این اطلاعاتههای بیکی از راه

توان می وسیله آناست که بهیابی شدههای مکانQTLعملکردی 

ها را مطالعه و درخصوص تشابه یا ژن ماهیتساختار و 

دخیل در مقاومت میزبانی و  هایژن تمایزساختاری و عملکردی

 .اظهار نظر نمودغیر میزبانی 

ای از تکنولوژی اطلاعات جایی که بیوانفورماتیک برنامهز آنا

 کندهای مربوط به ژنوم گیاهی را مدیریت میاست که داده

(Singh et al. 2011) ،عنوان ابزاری برای بررسی توان از آن بهمی

در . های دخیل در مقاومت استفاده کرد QTLها وعملکردی ژن

یک ابزار  های کارکردیتعیین گروهمیان مطالعات بیوانفورماتیکی، 

 محسوبمفید و جامع برای تفسیر کارکردی اطلاعات ژنوم 

 ،یکی دیگر از ابتکارات بیوانفورماتیکی(. Rupp 2003) شود می

یک زبان سیستماتیک برای توصیف  که است شناسی ژن هستی

ها و محصولات ژنی در سه حوزه کلیدی عملکرد ویژگی ژن

 Diehl et)باشدترکیبات سلولی می یولوژیک ومولکولی، فرایند ب

al. 2007; Eilbeck et al. 20040 .) در این پژوهش با بررسی

شناسی ژن اقدام به هستی تجزیههای حفاظت شده و دمین

های بر اساس دمین تجزیه. دشها از نظر عملکرد بندی ژن گروه

ها نمربوط به پروتئیتکمیل اطلاعات  پروتئینی تأثیر عمیقی بر

                                                           
1
 Minor genes 

  مقدمه

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

13
96

.1
2.

3.
10

.4
 ]

 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 m
g.

ge
ne

tic
s.

ir
 o

n 
20

25
-0

8-
15

 ]
 

                             2 / 10

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1396.12.3.10.4
https://mg.genetics.ir/article-1-1503-en.html


 انسیه میرزاعلی بابایی و همکاران  ...های مرتبط با مقاومت ميزبانی وQTLعملکردی  تجزيه

 

 9316 پایيز/ 3شماره / دوازدهمدوره / ژنتيک نوین 243

 

 تجزیهتحقیق پیش رو، با هدف (. Copley et al. 2002) گذاردمی

نسبت  ،در جوو غیرمیزبانی مقاومت میزبانی  هایQTLعملکردی 

و تعیین های کاندید مشخص کردن ژن ،های عامل زنگبه قارچ

های کاندید در مقاومت میزبانی و غیر میزان هم پوشانی بین ژن

مطالعه سعی شد تا به این پرسش در این . میزبانی صورت گرفت

 در دخیل هایQTL با مرتبط کاندید هایژن آیاپاسخ داده شود که 

تعلق دارند یا  متفاوتی هایگروه به میزبانی غیر و میزبانی مقاومت

های مقاومت میزبانی و غیر میزبانی  QTLبرای این منظور،خیر؟ 

 Qi et al, (1998) توسط کههای مختلف زنگ در برابر قارچ

(2006; 2008) Jafary et al وMarcel et al.  (2007 )یابی نقشه

های بیوانفورماتیکی آوری و با استفاده از روشجمع شده بودند،

 . پرداخته شد هاQTLهای اینبه بررسی عملکرد ژن

 

در جو اعطا کننده مقاومت میزبانی های QTLاطلاعات مربوطه به 

 (Puccinia hordei)عامل زنگ برگی جو قارچ  به نسبت

-قارچهای مرتبط با مقاومت غیر میزبانی در جو نسبت به QTLو

 ،Puccinia hordei-murini های عامل زنگ

Pucciniapersistens، Puccinia triticina یابیدر جمعیت نقشه 

Susptrit × Cebada caba های عامل زنگقارچ و Puccinia 

triticina-duri ،Puccinia ,coronata agropyrina Puccinia 

hordei Puccinia graminis f.sp. tritici  جمعیت  در

Vada×Susptrirt (2007) حاصل مطالعاتMarcel et al.   و

(2006 )Jafary et al. بانک اطلاعاتی از (http://www.wheat. 

pw.usda.gov/)GrainGenes 2.0  جمعیت. دشخراج است RILs 

 192با  Vadaو  Susptritحاصل از تلاقی  Su×Vتحت عنوان 

و ( Jafary et al. 2006)مارکر  494لاین و نقشه لینکاژی با 

حاصل از تلاقی بین  Su×CC تحت عنوان RILs جمعیت

Susptrit  وCebada Capa  495لاین، نقشه لینکاژی با  113با 

در دانشگاه واخنینگن هلند تهیه  (Jafary et al. 2008)مارکر 

  .است شده

 Suیابیلاین به همراه دو والد توده نقشه 54تعداد  2412در سال 

× V همراه والدین تودهلاین به 52و Su ×CC   در دانشگاه

 Sequenced based SNPهای واخنینگن هلند با استفاده ازنشانگر

های اخیر  تجزیه ها جهتای از این دادهژنوتایپینگ شدند که نسخه

در اختیار مرکز تحقیقات کشاورزی و منابع طبیعی استان زنجان 

مورفیک پلی SNPنشانگر 2881در مجموع تعداد . قرار گرفت

مورفیک نشانگر پلی 2489و تعداد  Su x Vیابیبرای توده نقشه

فایل اطلاعات . توسعه داده شد Su x CCیابی برای توده نقشه

ه بر الگوی تفرق نشانگرها دارای اطلاعات علاو SNPنشانگرهای 

علاوه بر آن فایل . های مربوطه بودلازم در خصوص توالی پروب

 ESTیا هاتری از ژن یابی به توالی کاملداده دیگری برای دست

به این . ها در دسترس قرار گرفتهای مرتبط با هر یک از پروب

تری از لاطلاعات کام SNPترتیب برای هر یک از نشانگرهای 

 .های مرتبط تهیه شدها و ژنتوالی پروب

باا تفارق    SNPدر نتاایج تفارق نشاانگرهای     وقوعیبا بررسی هم

های مقاومت میزبانی QTLمرتبط با هر یک از  AFLP نشانگرهای

باالا باا نشاانگرهای      های دارای هام وقاوعی  SNPو غیر میزبانی،

هاا، باه   SNPانتخااب و از روی تاوالی   هاا  QTLمرتبط باا  مجاور 

 . ها پرداخته شدبررسی عملکرد هر یک از ژن

NCBIبا مراجعه باه ساایت   
، BLASTXو اساتفاده از الگاوریتم     

هاای ثبات   باا تاوالی   SNP توالی مربوط به هر یک از نشانگرهای

پودیاوم  شده در پایگاه داده برای گیاهان جو، برنج، گندم و براکای 

تارین  توالی که کام  ،BLASTمقایسه و در صفحه نتایج حاصل از 

E-Value تارین تاوالی پروتئینای باا     عنوان مشابهداد بهرا نشان می

در گام . دشتوالی مورد نظر انتخاب و اطلاعات مربوط به آن ثبت 

هاای  بعدی با اساتفاده از ایان اطلاعاات، اقادام باه تعیاین گاروه       

بارای ایان منظاور، دو    . دشا های اعطا کننده مقاومت کارکردی ژن

 :رد استفاده قرار گرفتموروش 

 CDو قسمت  NCBI با مراجعه پایگاه اطلاعاتی در روش اول

searchبا  د وشها تعیین های حفاظت شده هر یک از ژن، دمین

و مطالعه مقالات مرتبط،  Pfamاستفاده از اطلاعات سایت 

هایی که از نظر عملکرد و وظیفه مشابه بودند در یک گروه  دمین

 .قرار گرفتند

 DAVID bioبا استفاده از برنامه اینترنتی روش دومدر 

informatics Resources 6.7  و جستجو در پایگاه اطلاعاتی

                                                           
1
 Association  

2 http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi 
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Uniprotها در سه حوزه عملکرد مولکولی، شناسی ژن ، هستی

هایی پروتئینفرایندهای بیولوژیک و اجزای سلولی بررسی شده و 

مشابه بودند که از لحاظ هستی شناسی ژن در هر یک از سه حوزه 

-Pشاخص DAVIDسرویس اینترنتی . در یک گروه قرار گرفتند

Value  های و برای ژن 49/4< های غیر میزبانیرا برای ژن

 .در نظر گرفت 1/4<مقاومت میزبانی 

 

عنوان ژن کاندید انتخاب شاده  که به SNPتشابه توالی نشانگرهای 

ر پایگاااه اطلاعاااتی د BLASTXبودنااد، بااا اسااتفاده از الگااوریتم 

NCBI  از  درصااد 18بررساای شااد و نتااایج نشااان داد کااه تااوالی

هاای مارتبط   از ژن درصاد  25های مرتبط با مقاومت میزبانی و  ژن

هاای پروتئینای موجاود در پایگااه     با مقاومت غیر میزبانی با توالی

( درصااد 84 – 144بااین )دارای تشااابه بااالایی  NCBIاطلاعاااتی 

 هاای کمتار از   E-Value ی مشابه با هااین توالی. است

 31و  درصاد  22نتایج جستجوی تشابه توالی بارای . انتخاب شدند

های مقاومت میزباانی و غیرمیزباانی،   مانده از توالی ژنباقی درصد

 . بود بسیار ضعیف

هاای  هاا، دماین  دست آماده از بررسای دماین   هبراساس اطلاعات ب

هاای  یزبانی و غیر میزبانی باه پااتوژن  های مقاومت ممربوط به ژن

هااا گااروه عملکااردی اناارژی، انتقااال دهنااده  8عاماال زنااگ، در 

، متابولیسم، پاسخ به تانش، رونویسای و   (ترانسپورتر ترانسفراز و)

، هاادایت ساایگنال، فعالیاات هیاادرولازی، ترجمااه و DNAتارمیم  

هاا عملکارد شاناخته    تعدادی از دمین. قرار گرفتند RNAپردازش 

های اطلاعاتی متعلق به یک ابر خانواده ای نداشته و در پایگاهشده

بنادی   دساته ناام ناشاناخته،   ها در یک گروه بهبودند از این رو آن

بنادی، مشاخص   دست آمده از این گاروه هبر اساس نتایج ب. شدند

های مرتبط با مقاومت غیرمیزبانی به پااتوژن عامال زناگ،    شد ژن

ایند هدایت سایگنال و نقال و انتقاالات    تر از طریق کنترل فربیش

چناین  هام . کنناد های مقاومت را کنترل میداخل سلولی، مکانیسم

هاای مقاومات میزباانی در    نتایج این بررسی نشاان داد، بیشاتر ژن  

، انتقالات غشایی یاا  DNAهای عملکردی رونویسی و ترمیم گروه

نشاان   یافتاه ایان  . درون سلولی و هدایت سیگنال، فعالیات دارناد  

های مقاومت میزباانی و غیرمیزباانی باه    دهد که در گیاه جو ژن می

های عامل زنگ با اعمال فرایندهای سلولی مشاابهی منجار   پاتوژن

شوند و نکته قابل توجه ایان  ها میبه مقاومت گیاه در برابر پاتوژن

ها در سه فرایند انتقالات غشایی، هدایت است که هر دو گروه ژن

هاای  فعالیت ژن. ترین فعالیت را داشتندیسی، بیشسیگنال و رونو

هاای عملکاردی رونویسای، ترجماه و     مقاومت میزبانی در گاروه 

این . های مقاومت غیر میزبانی بیشتر بودتأمین انرژی، نسبت به ژن

های مقاومت غیرمیزبانی، در گروه کاارکردی  اختلاف در مورد ژن

هاای  ا در ساایر گاروه  هتوزیع ژن. خوردانتقال دهنده به چشم می

  .عملکردی، بین دو گروه ژن اختلاف چندانی نداشت

های حفاظت شده، با استفاده های مقاومت، از نظر دمینبررسی ژن

و  AAAهاای  مشخص کرد کاه، دماین   NCBIاز پایگاه اطلاعاتی 

DEAD متعق به خانواده بزرگ  P-loop_NTPase،  در ساختار هر

 .دو گروه ژن مقاومت میزبانی و مقاومت غیر میزبانی وجود دارناد 

هاا  در تعمیر وابسته به انارژی مااکرومولکول   +AAAهای پروتئین

های پاروتئین و تجزیاه   در فرایند باز کردن پیچش و دخالت دارند

ر درگیا  DNAزوم، ناوترکیبی و همانندساازی   آن، بیوژنز پراکسای 

 در OsBIRH1 در یک مطالعه ژن (.Snider et al. 2008) شوندمی

کلاون   کندرا کد می DEADجعبه  هلیکاز RNA پروتئین که برنج،

 هلیکاز RNAیک  ،OsBIRH1 که داد نشانو نتایج و بررسی شد 

 دفااع در  در مهمای  کند که نقشتولید می DEADمربوط به جعبه 

بر اسااس نتاایج مطالعاه     .کندیزنده بازی م غیر و زنده تنش برابر

عنوان واسطه متابولیسم به DEADهلیکازهای جعبه  RNA مذکور،

RNA      کنناد در تنظیم پاساخ دفااعی گیااه فعالیات مای (Li et al. 

2008).  

، NCBIدست آمده از پایگاه اطلاعاتی هچنین بر اساس نتایج بهم

متعلق به خانواده بزرگ  ABC _membrane 2 دمین مشخص شد،

ABC _membrane  با کدCL00664  نیز در ساختار هر دو گروه

 .ژن مورد مطالعه، وجود دارد

های انتقال دهنده غشایی هستند پروتئین ABCهای انتقال دهنده

 برای انجام فرآیندهای ATPنرژی حاصل از هیدرولیز که از ا

ترجمه  و DNAترمیم  خاص مانند انتقالات غشایی و بیولوژیکی

RNAکنند، استفاده می (Davidson et al. 2008.)  نشان داده شده

                                                           
1
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 زنده، غیر هایتنش به برای پاسخABC های است که انتقال دهنده

خود، مورد نیاز  محیط با گیاه تعامل و پاتوژن برابر در مقاومت

 (.Kang et al. 2011) هستند

های های مقاومت میزبانی و ژنها نشان داد، برخی از ژنبررسی

  Pkinaseهایدمینمقاومت غیرمیزبانی، در ساختار خود، 

( PKinase  CL0016متعلق به خانواده ژنی)،  Pkinase_tyrو

در ها دهد پروتئن کینازنتایج مطالعات محققان نشان می. دارند

اغلب کینازها . ، نقش مهمی دارندهاایجاد مقاومت در برابر پاتوژن

ها عنوان تنظیم کننده مسیرهای انتقال سیگنال هستند که در آنبه

پی، سیگنال  در یاین عمل پ. کندفعال مییک کیناز، کیناز بعدی را 

رساند و منجر به پاسخ را از سطح سلول به پروتئین هدف می

پروتئین کینازها، . (Gaestel et al. 2009) شودسلولی مناسب می

سازی سیستم دفاعی در طول شناسایی پاتوژن و سپس فعال

 (.Romeis 2001) گیاهان نقش مهمی دارند

دمین ، مشخص کرد، NCBIاطلاعاتی  گاهیها در پابررسی

SNARE  متعلق به خانواده(SNARE-fusion ,(CL0445 دمین-

و  LRR (CL0022) متعلق به خانواده LRRNTو  LRR8های 

در ساختار   F-box(CL00646) دهمتعلق به خانوا F-boxدمین 

و  هارسد، وجود این دمینبه نظر می .هردو گروه ژن وجود دارند

غیرمیزبانی،  وهای مقاومت میزبانی در ساختار ژنهای دیگر دمین

. شودها مییکی از عواملی است که باعث عملکرد  مشابه این ژن

 دری های مقاومت میزبانی و غیرمیزبانبررسی هستی شناسی ژن

مشخص کرد که فعالیت هر دو گروه  ،Uniprot یاطلاعات یگاهپا

ژن، در فرایندهای بیولوژیک رونویسی، متابولیک، پاسخ به تنش و 

نشان داد که بیشتر  نتایج چنینهم. تر است، بیشRNAپردازش 

 RNAهای مربوط به مقاومت میزبانی در فرایند پردازش ژن

های مقاومت ترین فعالیت ژنکه بیشدر صورتی. دخالت دارند

در این تحقیق مشخص شد . غیرمیزبانی مربوط به رونویسی است

که مشارکت در فرایندی مانند هدایت سیگنال، بیوسنتز، تقسیم 

های مقاومت غیر میزبانی سلولی و هموستازی فقط در بین ژن

های مقاومت میزبانی، در که برخی از ژندر حالی. شوددیده می

در حوزه . کنندساختار سوم پروتئین مداخله می گیریشکل

غیرمیزبانی  های مقاومت میزبانی وتر ژنعملکرد مولکولی بیش

ها در هر دو نوع مقاومت فعالیت تر ژنبیش. رفتار مشابهی داشتند

های متصل ترانسفرازی داشته و تعداد قابل توجهی هم پروتئین

هایی که در فعالیت تعداد ژن. کردندرا کد می ATPشونده به 

پروتئین کینازی، هلیکازی و هیدرولازی مشارکت داشتند، در هر 

فعالیت ترهالازی و گلایکوزیدازی در بین . مشابه بود گروهدو 

فسفاتازی های مقاومت میزبانی و فعالیت هیدروژنازی و تریژن

ها از بررسی ژن. های مقاومت غیر میزبانی مشهود بوددر بین ژن

بات سلولی نشان داد غشای پلاسمایی، هسته و نظر ترکی

های های مربوط به ژنکلروپلاست، محل فعالیت بیشتر پروتئین

در این مطالعه سهم سیتوزول . مقاومت میزبانی و غیرمیزبانی است

عنوان مکانی برای فعالیت و کمپلکس اسپیلایسوزومی به

ن داد که چنین نشانتایج هم. تر بودکم محصولات هر دو گروه ژن

های مقاومت غیر شبکه آندوپلاسمی، محل فعالیت محصول ژن

های مقاومت میزبانی در میتوکندری میزبانی است و فقط ژن

 (.3تا  1های  شکل). فعالیت دارند

 

 
های  های مقاومت میزبانی و غیر میزبانی در فرایند میزان فعالیت ژن -1شکل 

 (بر حسب درصد)بیولوژیک 
 

 
 های مقاومت میزبانی و غیرمیزبانیه عملکرد مولکولی ژنمقایس -2شکل
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 های مقاومت میزبانی و غیر میزبانیمحل فعالیت محصولات ژن -3شکل 

 

های مقاومت غیر میزبانی با استفاده ژننتایج بررسی هستی شناسی 

در حوزه . نشان داد را ، تنوع زیادیDAVIDاز برنامه اینترنتی 

هایی نظیر فرایندهای متابولیکی، فعالیت فرایندهای بیولوژیکی،

و در حوزه عملکرد مولکولی،  DNAبیوسنتزی و متابولیسم 

فعالیت ترانسفرازی و متصل شونده به نوکلئوتید از نظر آماری 

های مقاومت، اجزای از نظر محل فعالیت ژن. دار بودندمعنی

را  P-Value<0.05سلولی نظیر کلروپلاست و غشای پلاسمایی 

 . (4شکل)داد شان مین

هاای  های مرتبط با مقاومت میزباانی نسابت باه قاارچ    عملکرد ژن

ایان بررسای مشاخص    . بررسی شدP-Value< 0.1 عامل زنگ، با 

های پاسخ به ماواد  کرد که در حوزه فرایندهای بیولوژیکی، فعالیت

های کاادمیوم  ، پاسخ به یونRNAشیمیایی و مواد غیرآلی پردازش 

دار لاازی و همچنااین فرایناادهای کاتااابولیکی معناایهااای فو یااون

های مقاومت چنین مشخص کرد که ژنها همنتایج بررسی. هستند

هایی نظیر غشای پلاسمایی، اسپیلایساوزوم، واکولال و   در اندامک

در حاوزه عملکارد مولکاولی،    . غشای کلرو پلاست فعالیت دارند

 (.9شاکل  ) دار باود های مقاومات معنای  آزی ژنATPتنها فعالیت 

نشاان داد کاه ترانسافرازها و     در مطالعاه حاضار،   هانتایج بررسی

ATPای توساط  طاور قابال ملاحظاه   هایی هستند که بهآزها، آنزیم

نتاایج حاصال    .شوندهای مقاومت میزبانی و غیرمیزبانی کد میژن

پاروتئین  -کاولیتین هاای یاوبی  از این تحقیق، نشان داد کاه آنازیم  

 -و دی متیل ترانسافراز   دهنده گروه هگزوزیل ، انتقال ترانسفراز

rRNA
هااای غیرمیزبااان و هااای مقاوماات بااه زنااگ ژن ، توسااط3

                                                           
1
 ubiquitin-protein transferase 

2
 transferring phosphorus-containing groups 

3
 rRNA (adenine-N6,N6-)-dimethyltransferase 

توساط    ترانسفراز -اس–و گلوتاتیون   های متیل ترانسفراز آنزیم

 .شاوند های عامل زنگ کاد مای  های مقاومت میزبانی به پاتوژنژن

ی انتقال دهنده هاپروتئین ،نتایج همچنین نشان داد بین ترانسفرازها

هاای عامال زناگ،    در مقامت گیاه جو نسبت باه پااتوژن  لیپید نیز 

کناد  در گزارش مطالعات خود بیان مای  Shah(2005) .نقش دارند

-مای پاتوژن را تحت تأثیر قرار  -لیپیدها، مکانیسم تعامل گیاه که 

ن برای فعال شاد لیپیدها  .Sing et al (2002)طبق اظهارات ودهند 

 .گیاهان ضروری هستند پاسخ دفاعی

 

 
 P-Value<0.05با  های مقاومت غیر میزبانیهستی شناسی ژن تجزیه -4شکل 
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 P-Value<0.05های مقاومت غیر میزبانی با آنالیز هستی شناسی ژن -9شکل  

 

                                                           
4
 methyltransferase activity 

5
 glutathione S-transferase 
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که در گیاه آرابیدوپسیس بیان  نشان داده است محققانمطالعات 

که کد کننده گلایکوسیل ترانسفرازها هستند، در  UGTهای ژن

 .Langlois-Meurinne et al) ها ضروری استپاسخ به پاتوژن

H هایی مانندآنزیم(. 2005
+
-ATPase  ،و گلیکوزید هیدرولاز

هایی با فعالیت هیدرولازی هستند که در این مطالعه مشاهده آنزیم

تور پاتوژن در غشای وجود الیسیهارات دانشمندان، ظبنا بر ا .شدند

در گیاه میزبان  H+-ATPasپلاسمایی موجب تحریک فعالیت 

 عنوان Elmore and Coaker.(2010) (Palmgren. 2001).شود می

در  های غشای انتقال دهنده اتفاقات هدایت پیام را ATPas کردند

کند و در طول های محیطی، کنترل میپاسخ به انواعی از تنش

بر . شودپاسخ ایمنی گیاه به پاتوژن، به طور پیوسته تولید می

های مقاومت هستی شناسی ژن تجزیهدست آمده از هبنتایج اساس 

های تعداد قابل توجهی از ژنبه پاتوژن عامل زنگ برگی در جو، 

یند و تولید فاکتورهای رونویسی درگیر مورد بررسی، در تنظیم فرا

برای ایجاد یک پاسخ دفاعی پژوهشگران معتقدند،  .هستند

ها به تعدادی از فاکتورهای رونویسی نیاز دارند که مناسب، سلول

(. Moore et al. 2011) سرعت افزایش دهدهرا ب هافعالیت آن

bzip  وWRKY د دو خانواده بزرگ از فاکتورهای رونویسی هستن

 Singh et) کنندها را تنظیم میکه پاسخ دفاعی گیاه در برابر تنش

al. 2002.) ها با استفاده از برنامه اینترنتی هستی شناسی ژن تجزیه

David،های مقاومت میزبانی و تعداد زیادی از ژن ، مشخص کرد

 RNAپردازش  .نقش دارند RNAغیرمیزبانی، در تنظیم پردازش 

طبق اظهارات . اسی ایمنی گیاهی استهای اسیکی از جنبه

(2011)Woloshen et al.   پاسخ دفاعی گیاهان، نه فقط در مرحله

رونویسی، بلکه در مرحله بعد از رونویسی بیان ژن نیز، تنظیم 

های محیطی زنده و شود گیاهان نسبت به تنشو باعث می شده

هستی  ها بر اساسداده تجزیه تر پاسخ دهند نتایجغیر زنده سریع

چنین نشان هم های مقاومت میزبانی و غیر میزبانی،شناسی ژن

های مورد بررسی در تنظیم فرایندهای ی دخالت ژندهنده

ها رسد حضور متابولیتنظر میبه. متابولیکی و هدایت سیگنال بود

 .برای ایجاد یک پاسخ دفاعی مؤثر، ضروری است

را تحات تاأثیر    زمانی که شرایط نامطلوب محیطی، رشاد گیاهاان  

، تنظیمااات هاادایت ساایگنالهااا در دهنااد، متابولیااتقاارار ماای

-Fraire) شاوند فیزیولوژیک گیاهاان و پاساخ دفااعی درگیار مای     

Velázquez and Balderas-Hernández et al. 2013.)  تنظاایم

کند کاه  اندازی میمتابولیسم اولیه، آبشارهای هدایت سیگنال را راه

 .Rojas et al) شودها میه در برابر پاتوژنمنجر به پاسخ دفاعی گیا

2014). (2001)Glazebrook.  که شناسایی پااتوژن و   گزارش کرد

پاسخ دفاعی گیاه توساط تعادادی از مسایرهای هادایت سایگنال      

زیرا  تر درگیر استافتد و هسته در هدایت سیگنالی بیشاتفاق می

هاا  دی از ژنها در نهایت باعث فعال سازی رونویسی تعداسیگنال

. کناد ترکیبات ضد میکروبای را سانتز مای    ها وشود که پروتئینمی

هاای اولیاه دفااعی در برابار بیمارگرهاا از طریااق      انتقاال سایگنال  

 .Blumwald et al) پذیر استمسیرهای غشایی و سیتوزولی امکان

نشاان داده اسات کاه غشاای     دانشامندان،  لعات اخیر امط (.1998

های مقاومتی کند که در آن پروتئینپلاسمایی سطحی را فراهم می

 (.Shah 2005) دهندگیاه وجود افکتورها را تشخیص می

نشاان داد کاه تعادادی از    هاا، همچناین   هستی شناسای ژن  تجزیه

-های مقاومت به زنگ در کلروپلاست فعالیت مای محصولات ژن

اهان، یک واساطه مهام در ایمنای گیااهی     کلروپلاست در گی. کنند

 Belhaj et(2009) نتیجه مطالعاات (. Nomura et al. 2009) است

al.  نشان داد، ژن RPH1      در آرابیدوپسایس یاک نقاش مقااومتی

اسات کاه ایان ژن یاک     مشاخص شاده   .ها داردیماریبنسبت به 

کند که نقاش آن در ایان انادامک،    پروتئین کلروپلاستی را کد می

هاای ایمنای در واکانش باه     ازی یک زیر مجموعه از پاسخسفعال

 .ها استپاتوژن

های عامل های مقاومت میزبانی و غیر میزبانی به قارچژن تجزیه

های حفاظت شده، نشان داد که هر دو گروه زنگ، بر اساس دمین

احتمالا . کنندژن، با عملکرد مشابهی در کنترل مقاومت شرکت می

های مقاومت میزبانی و مشترک در ساختار ژن هایوجود دمین

 تجزیه. شودغیر میزبانی، باعث مشابهت عملکرد دو گروه ژن می

های ها بر اساس هستی شناسی نشان داد، تعداد زیادی از ژنژن

غیرمیزبانی در فرایندهای پاسخ به تنش،  مقاومت میزبانی و

تایج ن. فعالیت دارند RNAمتابولیکی، رونویسی و پردازش 

-ها به طور عمده در گروههمچنین، نشان داد که هر دو گروه ژن

، فعالیت ATPو DNAهای کارکردی ترانسفرازی، اتصال به 
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بر اساس نتایج . شوندپروتئین کینازی و انتقال سیگنال درگیر می

مده هسته، غشای پلاسمایی و کلروپلاست از اجزای آدست هب

با توجه به تشابه . نگ هستندسلولی فعال در واکنش به بیماری ز

 تجزیههای مقاومت میزبانی و غیر میزبانی، در حوزه عملکرد ژن

توان نتیجه گرفت که احتمالا ماهیت ژنتیکی و هستی شناسی، می

عملکرد مولکولی هر دو گروه ژن یکسان است این ادعا با نتایج 

که   .Pieterse et al(2009) و  .Poland et al(2009) مطالعات

های مربوط به مقاومت سویا در برابر QTLبرای شناسایی 

Phytophthora sojaeهای مشترکی را برای هر دو نوع ، ویژگی

بسیاری  است،مشخص شده .مقاومت گزارش کردند مطابقت دارد

دهند، های دفاعی که در طول مقاومت غیرمیزبانی رخ میاز پاسخ

در طول مقاومت های دفاعی ایجاد شده شباهت زیادی به پاسخ

و هر دو گیاه میزبان و  (Mysore and Ryu 2004) میزبانی دارند

غیرمیزبان فاکتورهای مشابهی را برای آغاز یک پاسخ دفاعی 

  (.Gill et al. 2015) کنندشناسایی می

طی مطالعات خود به این  (Gill et al. 2015) گیل و همکاران

و غیرمیزبانی در برابر  نتیجه رسیدند که مکانیسم مقاومت میزبانی

هایی که در هر دو های قارچی مشابه بوده و در عملکرد ژنپاتوژن

گزارش سایر . پوشانی وجود داردنوع مقاومت مشارکت دارند، هم

های مقاومت میزبانی و دانشمندان درمورد عملکرد مشابه ژن

 Heath 2000; Mysore) کنداین مطلب را تایید می  غیرمیزبانی

and Ryu 2004; Vega- Arreguin et al. 2014 .) اخیرا در یک

ژن آرابیدوپسیس در برابر پاتوژن  8444مطالعه، بیان حدود 

بررسی  Pseudomonas syringae PV. Phaseolicolaغیرمیزبان 

ها در طول مقاومت غیرمیزبانی شد و نتایج آن نشان داد، بیان ژن

همچنین  (.Mysore and Ryu 2004) مقاومت میزبانی است مشابه

است یک ژن مقاومت غیرمیزبانی که در ریشه گل مشخص شده

بیان   Striga asiaticaجعفری در پاسخ به پاتوژن گیاهان آوندی

کند را کد می TIRشود، یک پروتئین سیتوپلاسمی حاوی دمین می

ها که مقاومت میزبانی را در برابر ژن Rکه این دمین در برخی 

 (.Heath 2000) کند وجود داردوبی کنترل میهای میکرپاتوژن

-های ایجاد کننده مقاومت، افکتورهایی نیز بین گونهعلاوه بر ژن

-های میزبان و غیرمیزبان سازماندهی شده است که مشخص می

کند در مقاومت میزبانی و غیرمیزبانی، مکانیسم مشابهی وجود 

ان در با وجود مکانیسم یکس (.Vega-Arreguin. 2014) دارد

مقاومت میزبانی و غیر میزبانی، شواهدی وجود دارد که مشخص 

کند این مکانیسم در هردو نوع مقاومت به طور مشابه عمل می

عنوان مثال، فرایند مرگ سلولی در مقاومت غیر میزبانی به. کندنمی

دهد ولی در طول مقاومت میزبانی مرگ سلولی سریعتر رخ می

 .Gill et al) (ساعت یا بیشتر 2حدود ) کشدزمان بیشتری طول می

های ممکن است علت ماهیت ژنتیکی یکسان در ژن (.2015

مقاومت میزبانی و غیر میزبانی به علت تکامل همزمان گیاه میزبان 

زیرا تعامل میزبانی و غیرمیزبانی بین گیاه و پاتوژن  و پاتوژن باشد

 Senthil-Kumar and) طور عمده تحت تاثیر تکامل استبه

Mysore 2013; Schulze and Panstruga 2011 .) برخی گیاهان

میزبان، در اثر تکامل یک طرفه و در اثر رشد، وضعیت غیرمیزبان 

آورند و این در صورتی است که پاتوژن اختصاصی دست میهب

عنوان  Heath (2000) از طرفی (.Gill et al. 2015) میزبان است

اجباری مانند قارچ عامل زنگ در  های بایوتروفدارد که قارچمی

اثر جهش مکرر در طبیعت و در طول تکامل خود با میزبان به 

اعتقاد وی این است احتمالا این . اندزمان دست یافتهتکامل هم

اند و در تکامل همزمان با ها به صورت ابتدایی رشد کردهقارچ

ه فهرست علاوهب .اندها تعامل ایجاد کردههای گیاهی، با آنلاین

که پیوسته در اثر فرایندهای حذف و اضافه،  Rهای بزرگی از ژن

یابند، نوترکیبی، جهش و فشار انتخاب در اثر مقاومت، توسعه می

 .Gill et al) شودباعث ایجاد تنوع مقاومت در بین ارقام گیاهی می

های زا بین گونههای بیماریچنین انتقال افقی ژنهم (.2015

ها میزبان خود را تغییر دهند و غیر شود پاتوژنمی پاتوژن، باعث

 (.Gill et al. 2015) میزبان را آلوده کنند
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