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گندم، شود و سفيدک پودری  ترين گياهان زراعی در جهان و ايران محسوب می گندم يکی از مهم

. سازد به محصول وارد می را گندم است که خسارت قابل توجهیدر های مهم  يکی از بيماری

ورزی ژنتيکی و اصلاح ارقام  کننده عوامل رونويسی، کانديدای مناسبی برای دست های رمز ژن

- like، مطالعات نشان داده است که اعضاء خانواده ژنیاخيراً. باشند های محيطی می مقاوم به تنش

G2 منظور، شناسايی اعضاء خانواده ژنی بهلذا . ها نقش دارنددر گياهان در پاسخ به پاتوژنlike -

G2 ها، اطلاعات مربوط به خانواده پروتئينی بينی عملکرد آن در گندم نانوايی و پيشlike -G2  از

ده ژنی در سپس، از اعضای اين خانوا. آوری شد جمع Ensmblو  TFDBهای اطلاعاتی نظير پايگاه

های  ها و ژنوم گندم استفاده شد و پس از حذف توالی برنج و آرابيدوپسيس بر عليه پروتئين

درخت فيلوژنی ترسيمی بر . رونوشت پروتئينی شناسايی شد 071مکان ژنی رمزکننده  87تکراری، 

توالی پروتئينی شناخته شده در ساير  1های پروتئينی اين خانواده ژنی در گندم و  اساس توالی

بر اساس . بندی نمود گروه طبقه 1ها، اين خانواده را به  ترين همسايه گياهان با روش نزديک

پاسخ به بيماری های  ترتيب در فرايند به Vو  I ،IIشود که گروه  بينی می بندی اعضاء، پيش گروه

و زمان گلدهی دخيل  های زيستی پاسخ به تنش ،در رشد و توسعه کلروپلاست ،ودریسفيدک پ

يک  در like -G2ها در اين خانواده نشان داد که اغلب اعضاء خانواده ژنی بينی موتيف پيش. هستند

بندی در درخت فيلوژنی و  گروه، شامل ترکيبات موتيفی مشابهی هستند که دلالت بر صحت گروه

گندم روی  G2-likeتوزيع فراوانی اعضاء خانواده ژنی . اعضای يک گروه دارد عملکرد مشابه

. های گندم وجود دارد ها نشان داد که اعضاء اين خانواده روی کليه کروموزومکروموزوم

و  3Dهای  و کروموزوم 6Bترتيب روی کروموزوم  بيشترين و کمترين تعداد اعضاء اين خانواده به

3A در اينترون تعداد که داد نشان ها آن های ژن ساختار تحليل و ، تجزيههمچنين. قرار دارد 

 . است متغير عدد 8 تا 1 از ها گروه
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از %  50شود که سومین غله اصلی در جهان محسوب می گندم،

های زیر کشت گندم در جهان به گندم هگزاپلوئید نانوایی  زمین

(Triticum aestivum L. ) به گندم تتراپلوئید دوروم تعلق  %0و

-and Larqué ,          -                   ) دارد

Saavedra 2000; Shewry 2009.). گندم با دارا بودن اسیدهای

طور  ها و ترکیبات فیبری، به ی ضروری، مواد معدنی، ویتامین آمینه

گیرد و یک سوم جمعیت  ای مورد تغذیه انسان قرار می گسترده

جهان بیش از نیمی از کالری و نزدیک به نیمی از پروتئین مصرفی 

 ,Shewry 2009; Dhanda, Sethi) کنند خود را از گندم تامین می

and Behl 2004) .بینی شده است که جمعیت جهان در  پیش

میلیارد نفر خواهد  5و  8ترتیب به  به 2505و 2520های  سال

، 2505سال  مین مواد غذایی جمعیت جهان درأد و برای تیرس

در واحد سطح افزایش یابد % 2بایست سالیانه محصول گندم می

که بخشی از این افزایش محصول از طریق اصلاح گندم در برابر 

سالیانه از محصول توسط عوامل محیطی % 20از دست دادن 

از عوامل (. FAO 2016; Gill et al. 2004) تواند محقق شود می

نظیر کاهش رشد و محصول  محیطی که موجب اثرات نامطلوب

توان به شرایط آب و هوایی، عناصر غذایی،  شود، می گندم می

های هرز اشاره  زای گیاهی و علف ها، آفات، عوامل بیماری آلاینده

 .(.Wiese 1987; Kong et al. 2020) کرد

های محیطی، شبکه سیگنالینگ  گیاهان برای بقاء خود در تنش

ها را از محیط اطراف خود  که سیگنال دهند ای را توسعه می پیچیده

های پاسخ دهنده به تنش، به تغییرات محیط دریافت و با بیان ژن

دهنده  های پاسخ ژن. (Xu et al. 2011) دنده اطراف خود پاسخ می

های مرتبط به متابولیسم  های محیطی به دو گروه؛ ژنبه تنش

های  وتئینهای تنظیمی رمزکننده پرسلولی و تحمل به تنش، و ژن

 شوند بندی می طبقه 1کینازی، فسفاتازها ویا عوامل رونویسی

(Cheong et al. 2003) . درصد از  7عوامل رونویسی، حدود

که دهند  میخود اختصاص  شونده ژنوم گیاهان را بهتوالی رمز

طور  هب. دهنده پیچیدگی تنظیم در سطح رونویسی استنشان

DNAمتصل شونده به  رونویسی دارای دمین عواملمعمول، 
و  2

                                                           
1
 Transcription factors 

2 
DNA binding domain 

3منطقه تنظیم رونویسی
که با سایر اجزاء دستگاه رونویسی  هستند 

ژن را  0انداز پلیمراز به راه RNA کنند تا دسترسی ارتباط برقرار می

در حقیقت، عوامل . (Udvardi et al. 2007) آسان یا مسدود کنند

ل یا را با فعا RNA به DNA رونویسی انتقال اطلاعات ژنتیکی از

کنند و با تنظیم مسیرهای مختلف  سرکوب رونویسی کنترل می

 .Xu et al) کنند سیگنالینگ، نقش مهمی در دفاع از گیاهان ایفا می

2011; Udvardi et al. 2007) . ،خانواده عامل  00تاکنون

اعضای رونویسی در سلسله گیاهان شناسایی شده است که 

های  لفی به محرکهای مخت اغلب پاسخ ،مختلف یک خانواده

 ;Pérez-Rodríguez et al. 2010) دهند محیطی می متفاوت

Nakashima, Ito, and Yamaguchi-Shinozaki 2009) . عوامل

، WRKY ،NACهای  رونویسی نظیر برخی از اعضاء خانواده

bHLH
0 ،bZIP

0 ،ERF/AP2
7 ،GATA،MYB  ،C3H وG2-like  

 .Guo et al) نقش دارندها  در پاسخ دفاعی گیاه به حمله پاتوژن

2018; Curto Rubio et al. 2015; Tan et al. 2007). عوامل 

باشند  می GARP خانواده از ابر Golden2-like (GLK) رونویسی

 شوند و رابطه محسوب می Myb که جزء عوامل رونویسی

 Chen et) دارند سلسله گیاهان در کلروپلاست رشد با مستقیمی

al. 2016.)  ژنGolden2  اولین بار در ذرت کشف شد که نقش

 Langdale and Kidner) کلیدی در توسعه کلروپلاست داشت

و مطالعات بعدی نشان داد که این ژن، نقش عامل  (1994

پس از آن، بسیاری . (Hall et al. 1998) کند رونویسی را ایفاء می

 در سایر گیاهان نظیر آرابیدوپسیس Golden2-likeهای  از ژن

(Tang et al. 2012)فلفل ، (Brand et al. 2014)  و گوجه فرنگی

(Powell et al. 2012 )این خانواده در برنج، . شناسایی شدند

 ;Qin et al. 2021) عضو دارد 85و  05، 00ترتیب  ذرت، تنباکو به

Bhutia et al. 2020; Liu et al. 2016) .های  اغلب ژنG2-like 

Myb-DNA دارای دو دمین هستند که دمین متصل شونده
شامل  8

HLH منطقه
است و این منطقه از دو مارپیچ حفاظت شده  5

                                                           
3 
Transcriptional Regulation Region (TRR) 

4
 promoter 

5
 basic Helix-Loop-Helix 

6
 basic leucine zipper 

7
 Ethylene Response Factor 

8
 Myb-DNA binding domain 

9
 helixloop helix 

  مقدمه
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تشکیل شده است که مارپیچ دوم به نسبت مارپیچ اول، بیشتر 

ترمینال که شامل  -دمین دیگر، دمین سی. حفاظت شده است

GCT box  دایمر شدن نقش داردحفاظت شده است که در 

(Rossini et al. 2001; Liu et al. 2016; Qin et al. 2021) .

ای که  های هسته در بیان ژن G2-like (GLK)عوامل رونویسی 

شود و  یابی می ها در کلروپلاست مکان محصول پروتئینی آن

در گیاهان نظیر ذرت و  1های مربوط به فتوسنتز همچنین بیان ژن

 .Rossini et al. 2001; Waters et al) دارند آرابیدوپسیس نقش

2009; Fitter et al. 2002; Hall et al. 1998) . ،های   ژنهمچنین

های زیستی و  ولی، پیری، پاسخ به تنشاین خانواده در تمایز سل

 ;Liu et al. 2016; Rauf et al. 2013) غیرزیستی دخیل هستند

Murmu et al. 2014). های  نقش ژنGLK ها  در دفاع علیه بیماری

طور مثال بیان  به. در بسیاری از مطالعات نیز هم عنوان شده است

ر بالا آرابیدوپسیس منجر به مقاومت بسیا AtGLK1مضاعف ژن 

و افزایش حساسیت به پاتوژن اوماسیت بیماری  2علیه فوزاریوم

 ;Savitch et al. 2007) در مقایسه با گیاه شاهد شده است 3زا

Murmu et al. 2014) . ژنOsGLK1  برنج در مقاومت به تهاجم

های  و همچنین ژن (Nakamura et al. 2009) پاتوژن نقش دارد

GLK وس موزائیک در آرابیدوپسیس نقش مثبت در تحمل به ویر

-G2علاوه، یک ژن از خانواده ژنی  به (.Han et al. 2016) دارند

like های رمزکننده عوامل رونویسی با بیان افتراقی در میان ژن

حاصل از مقایسه پروفایل بیانی دو ژنوتیپ حساس و مقاوم 

 ,Hong) خربزه بعد از تلقیح با سفیدک پودری، گزارش شده است

Wei-ping, and Jun-Feng 2019.)  

ها دارای اهمیت بیشتری هستند زیرا  زا، قارچدر بین عوامل بیماری

های ریشه، طوقه، ساقه و برگ که  گیاه گندم به بسیاری از بیماری

گیرد، حساس  ها صورت می ها توسط قارچ غالب این بیماری

 گندم با عامل یپودر سفیدک بیماری (.Butler 1961) باشد می

(Bgt) Blumeria graminis f.sp. tritici و داشته جهانی انتشار 

 پیش، ها قرن از محصول این هایترین بیماری مهم از یکی عنوان به

در ایران و  (Qian et al. 2017) قرار داشته است بشر توجه مورد

های مهم گندم بوده و در بعضی مناطق کشور  نیز، یکی از بیماری

                                                           
1
 photosynthesis-related genes 

2
 Fusarium graminearum 

3
 Hyaloperonospora arabidopsidis (Hpa) Noco2 

 سازد های شمالی خسارت قابل توجهی وارد می یژه استانو به

(Zahravi et al. 2018) .های  مقاومت به سفیدک پودری در گونه

 کنونمختلف گیاهان مطالعه شده است اما مکانیسم مولکولی آن تا

های گیاهی گام اصلی در تنظیم رونویسی ژن. شناسایی نشده است

رو شناسایی از این شوند، های دفاعی گیاه محسوب می پاسخ

های دفاعی را کنترل  های پیچیده تنظیمی که بیان ژنمکانیسم

اینتراکشن گیاه و پاتوژن ضروری  0متقابل کنند، برای درک اثر می

با  ،et al. Vosough-Mohebbi (2020) .(Guo et al. 2018) است

های  تجزیه و تحلیل داده ریزآرایه موجود که حاصل از برگ

 12ای، قبل و  و مقاوم گندم در مرحله گیاهچه ژنوتیپ حساس

ساعت بعد از تلقیح با عامل بیماری زای سفیدک پودری بودند 

(Xin et al. 2011) ،10 های رونویسی که در  کننده عامل ژن رمز

پاسخ به سفیدک پودری در گندم دخیل هستند را شناسایی کردند 

ساعت بعد از تلقیح با عامل  12ها را قبل و  و بیان نسبی آن

های حساس و مقاوم به  زای سفیدک پودری در ژنوتیپ بیماری

ین عوامل های رمزکننده ا یکی از ژن. سفیدک پودری تایید نمودند

-G2-like (Golden2رونویسی، عضوی از اعضاء خانواده ژنی 

like ) بود که بیان آن در هر دو ژنوتیپ بعد از تلقیح با سفیدک

مراتب  پودری افزایش یافت اما میزان بیان در ژنوتیپ مقاوم به

دهنده فعال بودن این  نسبت به ژنوتیپ حساس بیشتر بود که نشان

ویسی در ایجاد مقاومت به سفیدک پودری ژن رمزکننده عامل رون

جایی که تاکنون، اعضاء این خانواده ژنی  از آن. باشد در گندم می

در گندم شناسایی نشده است، هدف اصلی از این تحقیق شناسایی 

ین ندر گندم نانوایی است و همچ G2-likeاعضاء خانواده ژنی 

های  یندبینی عملکرد سایر اعضاء این خانواده که در فرا پیش

زیستی از جمله دخیل بودن در پاسخ به بیماری جهت معرفی 

ورزی ژنتیکی  های رمزکننده این عوامل رونویسی، برای دست ژن

 . باشند و اصلاح ارقام مقاوم می

 

در گندم از پایگاه  G2-likeاطلاعات مربوط به خانواده ژنی 

TFDBاطلاعاتی 
همچنین، . (Jin et al. 2016) آوری شد جمع 0

                                                           
4
 interaction 

5
 Plant Transcription Factor Database  

  ها مواد و روش
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برای شناسایی اعضای این خانواده ژنی در گندم در پایگاه 

Ensemblجستجوی نام ژن برعلیه ژنوم گندم صورت گرفت ، .

منظور یافتن اعضاء احتمالی جدید، توالی پروتئینی  سپس، به

اعضای این خانواده ژنی در برنج و آرابیدوپسیس دریافت شده از 

و ژنوم گندم  ها پروتئینبر علیه  TFDBپایگاه اطلاعاتی 

مورد جستجو  Ensemblپایگاه  tBLASTNو   BLASTPتوسط

دست  های تکراری بهتوالی(. Kersey et al. 2016) قرار گرفت

های پروتئینی صورت دستی حذف شدند و سپس توالی آمده به

 G2-likeجهت بررسی حضور دمین منتسب به خانواده پروتئینی

 مورد جستجو قرار گرفتند  SMARTو Pfam در پایگاه اطلاعاتی

(Finn et al. 2016; Letunic, Doerks, and Bork 2015.) 

گندم  G2-likeهای پروتئینی تک به تک اعضاء خانواده ژنی توالی

مورد جستجو قرار  Ensemblدر مقابل ژنوم گندم در پایگاه 

صورت  گرفتند و مکان هر ژن روی کروموزوم مشخص شده و به

ترسیم شد  MapChartافزار  اندازه مگاباز توسط نرم شماتیک با

(Voorrips 2002). های رمز  های ژنی و همچنین توالی توالی

هر ژن از پایگاه مذکور دریافت و برای مشخص شدن  1شونده

 قرار گرفتند Gene structureدر سرور  2نواحی برش اینترونی

(Hu et al. 2015). 

بلندترین رونوشت از )گندم  G2-likeهای پروتئینی خانواده  توالی

دو عضو شناخته شده در آرابیدوپسیس  همراه به( هرعضو

(At2g20570 (AtGLK1) و At5g44190 (AtGLK2)) سه عضو ،

  LOC_Os09g12750 (OsHPL3)،(OsGLK1))برنج 

LOC_Os06g24070 و(OsGLK2)  LOC_Os01g13740)  و

درخت  .با هم همردیف شدند (AAK50392 (ZmGLK1))ذرت 

با  0اندازی راه آزمون خودو  3فیلوژنی با روش اتصال همسایه

 .Kumar et al) ترسیم شد   Mega7افزار تکرار توسط نرم 1555

2006.) 

بلندترین )های پروتئینی اعضاء این خانواده ژنی در گندم توالی

، برای تشخیص (توالی پروتئینی رمزشونده توسط آن ژن

 MEMEافزار  ها در نرم والیهای حفاظت شده در ت موتیف

                                                           
1
 coding sequences 

2
 intron splicing sites 

3
 Neighbor-joining 

4
 Bootstrap  

افزار برای  های نرم و محدوده (Bailey et al. 2009) بارگزاری شد

ترتیب روی  ها، کمترین و بیشترین طول موتیف به تعداد موتیف

های حفاظت شده  سپس، توالی موتیف. تنظیم شد 05و  0، 25

بینی عملکردشان در پایگاه  ، برای پیشMEMEبینی شده در  پیش

Pfam مورد جستجو قرار گرفتند (Finn et al. 2016). 

 

 در گندم  G2-likeژنی اعضای خانواده

 TFDBتوالی پروتئینی این خانواده که از پایگاه  155از بین 

توالی پروتئینی دارای دمین مختص این خانواده  5آوری شد،  جمع

، Traes_4AL_3193F9838با  ییها نبودند که شامل پروتئین

Traes_4DS_D770B519F.2 ،Traes_4DL_A0DBF5059.1 ،

Traes_5DS_19B90732F.1 ،Traes_5BL_6E13A3C8C.1 ،

Traes_5DL_82E82F8F9.1 ،Traes_6BL_53201E1DB ،

Traes_7BL_731ABE466.1 ،Traes_7DL_C39412827.1 

یابی  های پروتئینی با شماره دستهمچنین، توالی. بودند

TRAES3BF104900050CFD_t1  با

Traes_3DS_0240F189D.1 ،Traes_4BL_8719DBF92.1  با

Traes_4BS_481D51B66.2 ،Traes_4BL_32D8155C6.1  با

Traes_4DL_C5FFFD54A.1 ،Traes_5AL_0684A2454.1  با

Traes_5BL_A28533902.1 ،Traes_5BL_A2C97A02D.3  با

Traes_5DL_EB47672ED.4 ،Traes_6AS_4B9F0CBBF.2  با

Traes_6DS_C7C1FFE0C.1  به یک مکان ژنی روی

. یابی شدند ، نقشهEnsemblهای گندم در پایگاه  کروموزوم

در پایگاه  G2-like ژن از طریق جستجوی واژه 7همچنین، 

Ensembl  ژن از طریق انجام  80وblast های  ها برعلیه توالی

. دست آمد به Ensemblپروتئینی و ژنومی گندم در پایگاه 

ها تایید  در آن G2-likeاری حذف و حضور دمین های تکر توالی

در گندم شناسایی شد که  G2-likeمکان ژنی  83در نهایت، . شد

 .  نمایند رونوشت پروتئینی را رمزدهی می 130

 گندم G2-likeهای  یابی کروموزومی ژن مکان

های این خانواده روی کروموزوم در پایگاه  مکان ژنی همه ژن

Ensembl  ها،  ر اساس مکان کروموزومی آند و بشمشخص

  نتایج و بحث
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بدین . گذاری جدید برای اعضاء این خانواده در نظر گرفت نام

است و اعداد اعشاری ( TaG83الی  TaG1)صورت که نام جدید 

مکان (. 1-جدول( )TaG1.1)ها استفاده شد برای رونوشت ژن

صورت شماتیک با اندازه مگاباز  ، بهG2-likeژنی خانواده ژنی 

 G2-likeتوزیع فراوانی اعضاء خانواده ژنی (. 1شکل ) ترسیم شد

دهد که حضور اعضاء این  ها نشان می گندم روی کروموزوم

بیشترین تعداد . های گندم وجود دارد خانواده روی کلیه کروموزوم

و کمترین تعداد ژن  6Bروی کروموزوم ( عضو 8) G2-likeژن 

 . قرار گرفتند 3Aو  3Dروی کروموزوم ( 1)

 

 

 

 گندم G2-likeاطلاعات مربوط به خانواده ژنی  -1جدول 

Gene 

Name 

Transcript 

Name Ensembl transcript ID TFDB ID 

Gene 

Name 

Transcript 

Name Ensembl transcript ID TFDB ID 

TaG1 
TaG1.1 TraesCS1A02G305500.1 Traes_1AL_2CFFBD60E.2 TaG35 TaG35.1 TraesCS5A02G068900.1 Traes_5AS_12F8B3DEF.3 

TaG1.2 TraesCS1A02G305500.2 

 

 TaG35.2 TraesCS5A02G068900.2  

TaG2 

TaG2.1 TraesCS1A02G309200.1 Traes_1AL_2EDF05396.2 TaG36 TaG36.1 TraesCS5A02G153000.1 Traes_5AL_2F93FD88F.2 

TaG2.2 TraesCS1A02G309200.2 

 

TaG37 TaG37.1 TraesCS5A02G178600.1 Traes_5AL_6F77CFB03.2 

TaG2.3 TraesCS1A02G309200.3 

 

TaG38 TaG38.1 TraesCS5A02G401600.1 Traes_5AL_D98C7CE92.1 

TaG3 TaG3.1 TraesCS1B02G216600.1 Traes_1BL_E2629CBC1.1 TaG39 TaG39.1 TraesCS5B02G068000.1 Traes_5BS_82133897D.2 

TaG4 
TaG4.1 TraesCS1B02G316200.1 Traes_1BL_C0F4A948C.2 TaG40 TaG40.1 TraesCS5B02G075300.1 Traes_5BS_C9EA93E10.1 

TaG4.2 TraesCS1B02G316200.2 

 

TaG41 TaG41.1 TraesCS5B02G151800.1 Traes_5BL_0C6735099.1 

TaG5 

TaG5.1 
TraesCS1B02G320000.1 Traes_1BL_8E8190A0F.1 

TaG42 TaG42.1 
TraesCS5B02G176200.1 

Traes_5AL_0684A2454.1, 

Traes_5BL_A28533902.1 

TaG5.2 
TraesCS1B02G320000.2 

 

TaG43 TaG43.1 
TraesCS5B02G176300.1 

Traes_5BL_A2C97A02D.3, 

Traes_5DL_EB47672ED.4 

TaG6 TaG6.1 TraesCS1B02G441800.1 Traes_1AL_43D709979.1 TaG44 TaG44.1 TraesCS5B02G406300.1 Traes_5BL_1AE458202.2 

TaG7 
TaG7.1 TraesCS1D02G305200.1 Traes_1DL_7589A1385.1  TaG44.2 TraesCS5B02G406300.2  

TaG7.2 TraesCS1D02G305200.2 

 

TaG45 TaG45.1 TraesCS5B02G407600.1 Traes_5BL_883AD53FB.1 

TaG8 
TaG8.1 TraesCS1D02G308600.1 Traes_1DL_1141C575C.2 TaG46 TaG46.1 TraesCS5D02G075600.1 Traes_5DS_39E5EF501.2 

TaG8.2 TraesCS1D02G308600.2 

 

TaG47 TaG47.1 TraesCS5D02G081000.1 Traes_5DS_13C2391DC.1 

TaG9 TaG9.1 TraesCS2A02G100600.1 Traes_2AS_28B163E7C.1 TaG48 TaG48.1 TraesCS5D02G183000.1 Traes_5DL_156E53683.1 

TaG10 
TaG10.1 TraesCS2A02G116100.1 Traes_2AS_4EFA77404.2 TaG49 TaG49.1 TraesCS5D02G411800.1 Traes_5DL_B2F166A31.2 

TaG10.2 TraesCS2A02G116100.2 

 

TaG50 TaG50.1 TraesCS5D02G412800.1 Traes_5DL_EFE6EFEDF.1 

TaG11 
TaG11.1 

TraesCS2A02G264800.1 Traes_2AL_92939B028.1 
TaG51 TaG51.1 

TraesCS6A02G007300.1 

Traes_6AS_4B9F0CBBF.2, 

Traes_6DS_C7C1FFE0C.1 

TaG11.2 TraesCS2A02G264800.2 

 

TaG52 TaG52.1 TraesCS6A02G108800.1 Traes_6AS_DBE4E3146.2 

TaG12 TaG12.1 TraesCS2A02G441300.1 Traes_2AL_8D3A3687D.2 TaG53 TaG53.1 TraesCS6A02G155400.1 Traes_6AS_2F376689A.2 

TaG13 TaG13.1 TraesCS2B02G117800.1 Traes_2BS_34669CA7B.1  TaG53.2 TraesCS6A02G155400.2  

TaG14 TaG14.1 TraesCS2B02G135600.1 Traes_2BS_10A8CAB27.2  TaG53.3 TraesCS6A02G155400.3  

TaG15 TaG15.1 TraesCS2B02G277300.1 Traes_2BL_EED456A17.1 TaG54 TaG54.1 TraesCS6A02G269000.1 Traes_6AL_72D2B7C35.1 

TaG16 
TaG16.1 TraesCS2B02G459800.1 Traes_2BL_FA727026F.1 TaG55 TaG55.1 TraesCS6B02G012800.1 Traes_6BS_2125E90F3.2 

TaG16.2 TraesCS2B02G459800.2 

 

TaG56 TaG56.1 TraesCS6B02G137300.1 Traes_6BS_00D311B94.1 

TaG17 TaG17.1 TraesCS2D02G100100.1 Traes_2DS_8EA143F67.1  TaG56.2 TraesCS6B02G137300.2  

TaG18 
TaG18.1 TraesCS2D02G259200.1 

Traes_2DL_64EAA3388.1 
TaG57 TaG57.1 TraesCS6B02G138200.1 Traes_6BS_44456AE22.1 

TaG18.2 TraesCS2D02G259200.2  TaG57.2 TraesCS6B02G138200.2  

TaG19 TaG19.1 TraesCS2D02G437600.1 Traes_2DL_07E54848B.1 TaG58 TaG58.1 TraesCS6B02G183500.1 Traes_6BS_444F0E79E.1 

TaG20 
TaG20.1 TraesCS2D02G488500.1 Traes_2DL_7B1FE2F5B.1  TaG58.2 TraesCS6B02G183500.2  

TaG20.2 TraesCS2D02G488500.2 

 

 TaG58.3 TraesCS6B02G183500.3  

TaG21 

TaG21.1 TraesCS3A02G105500.1 Traes_3AS_6EEB8D2B2.1  TaG58.4 TraesCS6B02G183500.4  

TaG21.2 TraesCS3A02G105500.2 

 

TaG59 TaG59.1 TraesCS6B02G293700.1 Traes_6DL_DB1546316.1 

TaG21.3 TraesCS3A02G105500.3 

 

TaG60 TaG60.1 TraesCS6B02G296300.1 Traes_6BL_A3E9C02F0.1 

TaG21.4 TraesCS3A02G105500.4 

 

TaG61 TaG61.1 TraesCS6B02G392000.1 Traes_3DS_981B4E4D9.2 

TaG21.5 TraesCS3A02G105500.5 

 

TaG62 TaG62.1 TraesCS6B02G424600.1 Traes_6BL_5D8EE6802.1 

TaG22 
TaG22.1 TraesCS3B02G124100.1 TRAES3BF104900050CFD_t1

, Traes_3DS_0240F189D.1 

 TaG62.2 TraesCS6B02G424600.2  

TaG22.2 TraesCS3B02G124100.2  TaG62.3 TraesCS6B02G424600.3  

TaG23 TaG23.1 TraesCS3B02G144100.1 TRAES3BF056900070CFD_t1 TaG63 TaG63.1 TraesCS6D02G097000.1 Traes_6DS_20D189350.2 

TaG24 
TaG24.1 TraesCS3B02G191600.1 TRAES3BF062500050CFD_t1  TaG63.2 TraesCS6D02G097000.2  

TaG24.2 TraesCS3B02G191600.2 

 

TaG64 TaG64.1 TraesCS6D02G145300.1 Traes_6DS_45417CBA9.2 
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TaG25 TaG25.1 TraesCS3B02G594300.1 TRAES3BF076800040CFD_t1  TaG64.2 TraesCS6D02G145300.2  

TaG26 

TaG26.1 TraesCS3D02G107800.1 Traes_3DS_0E0A747A1.1  TaG64.3 TraesCS6D02G145300.3  

TaG26.2 TraesCS3D02G107800.2 

 

 TaG64.4 TraesCS6D02G145300.4  

TaG26.3 TraesCS3D02G107800.3 

 

TaG65 TaG65.1 TraesCS6D02G245900.1 Traes_6DL_EAF038D23.2 

TaG26.4 TraesCS3D02G107800.4 

 

 TaG65.2 TraesCS6D02G245900.2  

TaG27 

TaG27.1 TraesCS4A02G131700.1 Traes_4AS_7220D33B3.2 TaG66 TaG66.1 TraesCS6D02G248300.1 Traes_6AL_B2256B77F.2 

TaG27.2 TraesCS4A02G131700.2 

 

 TaG66.2 TraesCS6D02G248300.2  

TaG27.3 TraesCS4A02G131700.3 

 

TaG67 TaG67.1 TraesCS7A02G298700.1 Traes_7AL_A086258BE.1 

TaG27.4 TraesCS4A02G131700.4 

 

TaG68 TaG68.1 TraesCS7A02G339800.1 Traes_7AL_6279FCE8B.1 

TaG27.5 TraesCS4A02G131700.5 

 

TaG69 TaG69.1 TraesCS7A02G381900.1 Traes_7AL_A33076690.3 

TaG27.6 TraesCS4A02G131700.6 

 

TaG70 TaG70.1 TraesCS7A02G415800.1 Traes_7AL_D45376F32.2 

TaG27.7 TraesCS4A02G131700.7 

 

TaG71 TaG71.1 TraesCS7A02G470100.1 Traes_7AL_9A1395EC7.1 

TaG28 TaG28.1 TraesCS4A02G180900.1 Traes_4AL_72ECC7747.1 TaG72 TaG72.1 TraesCS7A02G470200.1 Traes_7AL_BF6FD97DA.1 

TaG29 TaG29.1 TraesCS4A02G242600.1 Traes_4AL_2E26DE3F6.2 TaG73 TaG73.1 TraesCS7A02G483100.1 Traes_7BL_AE0BEF1BE.1 

TaG30 
TaG30.1 

TraesCS4B02G072500.1 

Traes_4BL_8719DBF92.1, 

Traes_4BS_481D51B66.2 
TaG74 TaG74.1 

TraesCS7B02G238000.1 Traes_7BL_C35CABF69.1 

TaG30.2 TraesCS4B02G072500.2 

 

TaG75 TaG75.1 TraesCS7B02G251400.1 Traes_7DL_58DDB90E3.1 

TaG31 

TaG31.1 
TraesCS4B02G174600.1 

Traes_4BL_32D8155C6.1, 

Traes_4DL_C5FFFD54A.1 
TaG76 TaG76.1 

TraesCS7B02G284400.1 Traes_7BL_F20FD5D20.1 

TaG31.2 TraesCS4B02G174600.2 

 

 TaG76.2 TraesCS7B02G284400.2  

TaG31.3 TraesCS4B02G174600.3 

 

TaG77 TaG77.1 TraesCS7B02G315800.1 Traes_7BL_09DD5A1DC.1 

TaG32 
TaG32.1 TraesCS4D02G071300.1 Traes_4DS_808AD9543.2 TaG78 TaG78.1 TraesCS7B02G385700.1 Traes_7AL_4E68C2154.1 

TaG32.2 TraesCS4D02G071300.2 

 

TaG79 TaG79.1 TraesCS7D02G294400.1 Traes_7DL_976FAF094.1 

TaG33 TaG33.1 TraesCS4D02G131500.1 Traes_4DS_99EC36CD4.1 TaG80 TaG80.1 TraesCS7D02G378400.1 Traes_7DL_999E12D5D.1 

TaG34 

TaG34.1 TraesCS4D02G175000.1  Traes_4DL_2C27C34AF.2 TaG81 TaG81.1 TraesCS7D02G409100.1 Traes_7DL_090D0E08E.3 

TaG34.2 TraesCS4D02G175000.2  

 

TaG82 TaG82.1 TraesCS7D02G457500.1 Traes_7DL_FEA7D3672.1 

TaG34.3 TraesCS4D02G175000.3  

 

TaG83 TaG83.1 TraesCS7D02G470000.1 Traes_7DL_B26E341BE.2 

TaG34.4 TraesCS4D02G175000.4  

 

 TaG83.2 TraesCS7D02G470000.2  

 

 در گندم G2-like ژنی درخت فیلوژنی خانواده

این خانواده ژنی در گندم، درخت  بندی اعضاء منظور گروه به

گندم  G2-likeروابط خویشاوندی بر توالی پروتئینی خانواده ژنی 

ترتیب در آرابیدوپسیس، برنج و  و یک عضو که به اه دو، سههمر به

درخت فیلوژنی، عوامل . ذرت شناسایی شده بودند، ترسیم شد

بندی نمود که  گندم را به شش زیرخانواده طبقهG2-like رونویسی 

، 22ترتیب  این خانواده ژنی، به VIو  I ،II ،III ،VI ،Vهای گرو

را به خود اختصاص دادند  از گندم عضو 7و  10، 15، 1، 15

در فتوسنتز،  G2-likeطور خلاصه، عوامل رونویسی  به(. شکل )

های زیستی و غیرزیستی  تمایز سلولی، پیری، پاسخ به تنش

 Liu et al. 2016; Rauf et al. 2013; Murmu et) فعالیت دارند

al. 2014; Waters et al. 2009). ها با روابط خویشاوندی ژن

لذا، . دهند ب عملکردهای مشابهی از خود نشان مینزدیک، اغل

بینی  تواند روشی مناسب و موثر برای پیشآنالیز فیلوژنتیک می

، Iدر گروه  .(Wang et al. 2016) دشوها محسوب عملکرد ژن

قرار گرفته است که طبق مطالعات پیشین،  TaG36عامل رونویسی 

مل بیمارگر ژن رمزکننده این عامل رونویسی در پاسخ به عا

سفیدک پودری در گندم دخیل بوده و میزان بیان این ژن در رقم 

-Vosough) مقاوم بسیار بالاتر از رقم حساس گزارش شد

Mohebbi et al. 2020; Xin et al. 2011). شود  بینی می لذا، پیش

های زیستی از جمله پاسخ به  که این گروه در پاسخ به تنش

 . ته باشندبیماری سفیدک پودری نقش داش

های رمزکننده این عوامل رونویسی را برای  توان ژن از این رو، می

ورزی  بررسی بیشتر تحت تنش زیستی و در نهایت برای دست

عوامل رونویسی  .ژنتیکی و اصلاح ارقام مقاوم در نظر گرفت

AtGLK1  وAtGLK2 ،در آرابیدوپسیس OsGLK1و OsGLK2 

 های ژن .قرار گرفتند IIدر ذرت در گروه  ZmGLK1در برنج و 

AtGLK1 و AtGLK2 ها کلروپلاست رشد و توسعه تنظیم در 

 ;Yasumura, Moylan, and Langdale 2005) کنند ایفای نقش می

Fitter et al. 2002).  
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https://plants.ensembl.org/Triticum_aestivum/Transcript/Summary?db=core;g=TraesCS4D02G175000;r=6B:625884650-625885787;t=TraesCS4D02G175000.1;tl=uVuan36zBQcweflJ-20772754-2032234451
https://plants.ensembl.org/Triticum_aestivum/Transcript/Summary?db=core;g=TraesCS4D02G175000;r=6B:625884650-625885787;t=TraesCS4D02G175000.1;tl=uVuan36zBQcweflJ-20772754-2032234451
https://plants.ensembl.org/Triticum_aestivum/Transcript/Summary?db=core;g=TraesCS4D02G175000;r=6B:625884650-625885787;t=TraesCS4D02G175000.1;tl=uVuan36zBQcweflJ-20772754-2032234451
https://plants.ensembl.org/Triticum_aestivum/Transcript/Summary?db=core;g=TraesCS4D02G175000;r=6B:625884650-625885787;t=TraesCS4D02G175000.1;tl=uVuan36zBQcweflJ-20772754-2032234451
https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1400.16.4.10.4
https://mg.genetics.ir/article-1-1723-fa.html
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 در گندم در مقیاس مگاباز G2-likeشماتیک مکان کروموزومی خانواده ژنی  -1شکل 

 

آرابیدوپسیس منجر به  AtGLK1بیان مضاعف ژن همچنین، 

مقاومت بسیار بالا علیه فوزاریوم و افزایش حساسیت به پاتوژن 

 در .بیماری زا در مقایسه با گیاه شاهد شده است( Hpa)اوماسیت 

 Hpa ژن به مقاومت glk1 glk2 های که در موتانت دوگانه ژن حالی

 Savitch et al. 2007; Murmu) یافت افزایش 1شاهد با مقایسه در

                                                           
1
 wild type 

et al. 2014). ژن ذرت نیز درZmGlk1توسعه در مهمی ، نقش 

 ;Rossini et al. 2001) دارد مزوفیلی هایسلول کلروپلاست

Fitter et al. 2002).  ،مطالعات نشان داده است که همچنین

 شوند می بیان فتوسنتزی هایدر بافت OsGlk2و  OsGlk1های  ژن

(Nakamura et al. 2009). رسد اعضاء این  نظر می به بنابراین

گروه در رشد و توسعه کلروپلاست و همچنین در پاسخ به 
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عامل پروتئینی  ،Vدر گروه . های زیستی نقش داشته باشند تنش

OsHPL3  شود و  ها بیان میاین ژن در برگ. قرار گرفته استبرنج

های روز کوتاه و روز بلند موجب  بیان مضاعف این ژن در برنج

این ژن  1همچنین تخریب. مان گلدهی شده استخیر در زأت

موجب تسریع در زمان گلدهی ، CRISPR/Cas9ط تکنولوژی ستو

شود  بینی می لذا، پیش (.Zeng et al. 2018) در برنج شده است

اعضای این گروه در گندم در فرایند گلدهی گندم نقش داشته 

اعضاء  ای از با توجه به این امر که هیچ عضو شناخته شده. باشند

، IIIهای  خانواده پروتئینی در آرابیدوپسیس، برنج و ذرت در گروه

IV  وVI ها عملکردی را  لذا برای این گروه. قرار نگرفتند

 .بینی نمود توان پیش نمی

در گندم  G2-like پروتئینیبینی موتیف حفاظت شده خانواده  پیش

 ها و ساختار ژنی آن

در گندم،  G2-likeهای  نبرای درک بهتر تنوع ساختاری پروتئی

 MEMEدر پایگاه ( موتیف 25)های اضافی حفاظت شده موتیف

طور کلی اعضایی که در یک گروه در درخت  به. بینی شد پیش

                                                           
1
 knockout 

 گیرند، دارای توزیع موتیف مشابهی هستند فیلوژنی قرار می

(Fang et al. 2008; Sanjari et al. 2019; Yazdani et al. 2020.) 

رفت اغلب اعضاء خانواده ژنی متعلق به  انتظار میطور که  همان

رسد  نظر می یک گروه، شامل ترکیبات موتیفی مشابهی بودند که به

 (. 3شکل )احتمالا دارای عملکرد مشابهی هم باشند 

های  در توالی MEMEبینی شده توسط  موتیف پیش 25از 

در گندم، تنها عملکرد  G2-likeپروتئینی اعضاء خانواده ژنی 

شناسایی شده است و برای ( 17و  2، 1)مولکولی سه موتیف 

شناسایی نشده  Pfamها، توالی همولوگی در پایگاه دیگر موتیف

شامل دمین متصل  G2-likeهای اغلب ژن (.2جدول )است 

 Rossini et) باشندترمینال می -و دمین سی  Myb-DNAشونده

al. 2001; Liu et al. 2016; Qin et al. 2021.) و  1های  موتیف

 Myb-DNA در این خانواده پروتئینی، موتیف متصل شونده به 17

های پروتئینی این خانواده دارای یکی از این  هستند که همه توالی

 .دو موتیف بودند
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 Mega7افزار شناخته شده در آرابیدوپسیس، برنج و ذرت با استفاده از نرم  G2-likeپروتئین 0و ( عضو 83)گندم  G2-likeدرخت فیلوژنی خانواده پروتیئنی  -2شکل 
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عضو از  05است که در  Myb_CC_LHEQLE، موتیف 2موتیف 

مطالعات نشان دادند که . اعضاء این خانواده پروتئینی شناسایی شد

به سمت منطقه سی ترمینال عوامل  Myb_CC_LHEQLEموتیف

Myb-CCرونویسی نوع 
قرار گرفته است و این عوامل رونویسی  1

های مختلف  نالینگ کمبود فسفر و پاسخ به تنشگدر سی

 های متنوعی را در رشد و توسعه گیاهان دارند غیرزیستی و نقش

(Murmu et al. 2014; Rubio et al. 2001.)  ساختار ژنی از قبیل

 G2-likeتعداد و جایگاه اگزون و اینترون در اعضاء خانواده ژنی 

ها توسط درخت فیلوژنی  بندی آن در گندم بر اساس گروه

                                                           
1
 Myb-CC-type transcription factors 

 G2-like هایژن ساختار تحلیل و تجزیه(. 0شکل )مشخص شد 
 عدد 8 تا 5 از هازیرخانواده در اینترون تعداد که داد نشان گندم

 عوامل از یکی است ممکن اینترون تعداد در تغییرات .است متغیر

 دوره در ژن عملکرد و ساختار تنوع به منجر که باشد کلیدی

های این خانواده در ژن اکثر .(Qin et al. 2021) شودمی تکامل

 مشابه در اینترون/ اگزون ذرت و تنباکو دارای ساختارهای

 (Qin et al. 2021; Liu et al. 2016) کی بودندفیلوژنتی های گروه

این خانواده ژنی  VIو  I ،II ،III ،VI ،Vهای  ه که اکثر اعضاء گرو

عدد اینترون  0و  0، 7، 0، 0، 0ترتیب دارای  در گندم نیز، به

 .بودند

 

 

    

 

II 

 

I 

 

IV 
 

III 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

14
00

.1
6.

4.
10

.4
 ]

 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 m
g.

ge
ne

tic
s.

ir
 o

n 
20

26
-0

6-
10

 ]
 

                             9 / 14

http://pfam.xfam.org/family/PF14379.6
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VI 

 

V 

 
 در گندم G2-likeبندی اعضاء خانواده ژنی  بینی شده بر اساس گروه  های پیش تصویر شماتیک توالی موتیف -3شکل 

 

 

 

 MEMEدر گندم در پایگاه  G2-likeبینی شده اعضاء خانواده ژنی  های پیش اطلاعات مربوط به توالی موتیف -2جدول 

Motif Amino acid sequence composition of motif site width E-value Molecular Function 

1 RWTPELHERFV[DE]AVX[QKL]LGGP[DE][KR]ATPK[GS][VI]L[RE]LM[G

K]V[KD]GLT[LI]YH 

76 41 7.1e-2266 Myb_DNA-binding 

2 [QH][LI][NA][ED]AL[RK][ML]Q[MI]EVQ[KR][RQ]LHEQLEVQ[RK][HKQ
]LQ[LM]RIE[AE]QGKYLQSI[LI]E[KEQ][QA] 

40 44 4.9e-1209 Myb_CC_LHEQLE 

3 [VL]KSHLQ[KM]YR[LT]AKY[RT]P 83 15 5.6e-733 - 
4 [EPK]A[AP][AR][LMV][DE][DAE]C[IA]R[GRS]LE[EA]E[KR][RSA]K[IM]E

VFRRELP[LI][CS][AV][RH]L[LI]ADVI[ED][FVW][ML]K[EKD]E[VA][AE]

[EKQ][KRH][KSR][RE][GRP] 

9 50 3.0e-188 - 

5 [DFN]A[FKM][DAM][EFK][AIQS][ELS][QE][LM][EV][FAS]Q[FPV][LS][S

N]E[QCS][LFI][GD][IA]A[IV][TG][DE][NIV][EKL]E[SK][PS][QRSW][LM][

DHP][DLR][ILP][YEL][GDP][ILRT][PKQ][PI][PQ][CFQS] 

12 41 1.9e-142 - 

6 [AE]G[AG]GA[GQ]G[DG][SA]GLVL[ST][TR]D[PA]KPRL 21 21 5.3e-134 - 

7 [ERT][DE]A[DG][AD][SGN]DK[RS][NKS]WMS[TS]AQLW[TV][GCD][DG
S][SR][AHV][STR][DGS][ADT][ADS][ADN][SP] 

10 29 2.3e-091 - 

8 [DGI][VQP][PSA][SV][GT][SN][NQS][LI][QT][GLN][ISG][GS][PD][ITA][A

GV][ANT][STV][DH][DEV][LEV]A[KE]Q[TN][ED][WD][WI][KTA][DE][FI
][ML]N[DL][DS][WA][KGR]D[IA][SAL]D[GNA] 

9 41 7.3e-089 - 

9 [TS][RV][SH][QK]L[TL]D[FA][NK]L[AD][LH][LPS]G[LF][LMS][DE][DN][

AGN][TL][QS][ASV][CTY][EQS][QE][SN][GS][DEG][EIQ][LK][ATV][KE][
ALH][ILM][SR][DT][DS][SNG]L[GHR][ADR][GNS][NS]L[DGP]F[QN]L[Y

Q][RH] 

9 50 3.0e-142 - 

10 MCM[TR][SI]S[CY]NCCSTLMMYHAKKFSVPFAPQRAQNSEHVSNIGAF[
GS]GSNISNP 

3 50 9.1e-061 - 

11 [QSE][QE][HQS]SS[SQ][QS][SG][GR]SP[EPQ]GPL[QN][LF][ST][VS]S[GS]

[VR][AG][AMV]S[ASV][LTV][TV][GV] 

3 29 8.8e-060 - 

12 [KR]S[PD][EI][PY][DS][PS][AE][DS][PD][LT]S[HR]VS[HY][AP][DN][FL]S

[DE]P[MN][AS]S[NS]SSTFCTS[LM][FY]SSSST[NK] 

6 41 4.1e-073 - 

13 [NSP][AT][GDS]S[ADS][AHCP][SEA][NQGL][APD][CIRS][MSFV][HKEL]

[QDL][QDL][QA][AID][GPDM][PSTV][RTFM][AV][PN][NS][LA][EA][MSI
][SNR][LI]G[RG][QNH][GDS][WS][NQEG][NMQ][ASEM][FIEH][PAE][QT

ES][QRAE][QLS][RAS] 

10 41 6.4e-069 - 

14 GLDVGEIGM[GP][AL]DL[GS]LDLK[LM]F[AV]AK[ST][AL]GR[LV][AR] 6 29 6.7e-060 - 
15 [MP]M[EM][AD][DG][GI][DG]S[GM][GY][ES][AM][DK]P[IM]M[ST][LM]S

GDS[AL]GS[KR]GFDG[GP][IM] 

6 31 2.9e-058 - 

16 G[SG]G[AG][AR][AR][SV]A[PAF][PG][GP]G[KR][RK]S[SAV]RAPRM 18 21 7.6e-060  

17 [RK]V[DV]WTPELH[RK][RK]FV[QE]AVE[QH]LGIDKAVP[KS]RI 7 29 2.9e-059 Myb_DNA-binding 

18 [CK][CT][AP][KT][DT]EDLLLLDLNIKGGYD[HL] 6 21 1.1e-052 - 

19 M[EA][LT][FA][PA][SD][AQ]PDLSL[QH]ISPPS[PS] 11 19 5.0e-044 - 

20 [MST][GTP][EKG][PA][ENG][AQ][LMT][AYV][HLT][AQ][EQS][EQS][EQ

D][QL][FH][HP]D[FHS][RSE][KQR][TH][EMD][PS]S[TR]P[SVA][LP][TS][

SP]E[PKS][KAP][FS][FRQ][DMG][KN][AG] 

8 38 1.7e-059 - 
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