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 (29/07/1402تاریخ پذیرش:  - 26/09/1401)تاریخ دریافت:  

 يندهایفرآنقش بسيار مهمی در بسيار حفاظت شده هستند و  AT-hookهای موتيف خانواده ژن

گونه بررسی اين خانواده ژنی در گياه کنند. با وجود اين تاکنون هيچگياهان ايفا می بيولوژيکی

-ATهای خانواده ژن موتيف در اين مطالعه با توجه به يافتهانجام نشده است.  هيرسوتا کاردامينه

hook  موتيف  های، خانواده ژنتاليانا آرابيدوپسيسدرAT-hook  هيرسوتا  کاردامينهدر ژنوم

ها و های ساختار پروتئينويژگی، In Silicoهای . با استفاده از بررسیدشتفسير  و بررسی شناسايی،

. در ابتدا روابط فيلوژنتيکی ارزيابی شدو  های کروموزومی، رويدادهای تکراری ژن، مکانهاژن

 هاAHL که داد نشان فيلوژنتيک تحليل و تجزيه دش شناسايی کاردامينه هيرسوتا در AHL ژن 29

ارابيدوپسيس مشابه  نترونيا 4-5 با B کلاد و نترونيا بدون A کلاد کلاد، 2 به کاردامينه هيرسوتا در

 به AHL هایپروتئين ، PPCدامنه و AT-hook( های)موتيف ترکيب اساس بر .انديافته تکامل تاليانا

نوع دو و سه را  Bنوع يک و کلاد  Aکه کلاد  طوریهشدند ب بندیطبقه( Type-I/-II/-III) نوع سه

اگرچه  AHL11 و AHL1 ،AHL10ها نشان داد که سه ژن ررسی موتيفهمچنين ب .تشکيل دادند

 یهاتعداد واقعی ژن ،و بر اين اساسبوده  PCCمين هستند اما بدون دو AT-hookدارای موتيف 

بررسی وضعيت مضاعف شدن در خانواده  .باشدمی 26 کاردامينه هيرسوتادر گياه  AHLخانواده 

ای ژن همولوگ ناشی از دوبرابر شدن قطعه 16در کاردامينه هيرسوتا نشان داد  AHLهای ژن

 غير جانشينی نرخ بررسی نسبت ها مشاهده نشد.باشند و توالی تاندمی در هيچکدام از ژنمی

 با هاآننشان داد که همولوگ  جفت ژن 5در  Ka/Ks يعنی مترادف، جانشينی نرخ به ادفمتر

Ka/Ks <1 ارتباط ن، يکآتحليل  و اند. اين نتايج و تجزيهگرفته قرار منفی انتخاب معرض در 

امکان  و دهدمی نشان کاردامينه هيرسوتاگياه  در AHL هایژن خانواده برای را احتمالی تکاملی

 .کندمی تسهيلرا  هاآن بيولوژيکی عملکرد بررسی برای جديد مطالعات

 های کلیدیواژه
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از زمان پراکنش گیاهان، ژنوم گیاهان به سرعت گسترش یافته و 

منجر بیشتر تنوع به از اجداد مشترک خود از طریق فرآیند تکامل 

 مورفولوژیکی، جمله از مختلفی تغییرات با تکاملشده است. 

 دهدمی اجازه ارگانیسم به که است همراه ژنومی و فیزیولوژیکی

. در طول دوره طولانی کند مقابله برانگیز چالش شرایط با تا

ها  انتخاب طبیعی که مورفولوژی و سازگاری گیاهان با محیط آن

ها که فرآیندهای مهم رشد و نمو ، برخی از ژنگرفته استشکل 

در اثر وقایعی همچون  کنند،را تنظیم میاجدادی های گیاهی گونه

های ژنی خانوادهتقویت شده و به تدریج به  دو برابر شدن ژنومی،

 ;Lynch and Conery 2003) اندچند عضوی گسترش یافته

Bowman and Floyd 2007) .های ژنی، یکی از این خانواده

دلیل به ( است کهAHL) AT-hookهای خانواده دارای موتیف ژن

در همه  حفاظت شدگی بالا و اهمیت آن در رشد و نمو گیاهان،

اند، از خزه یابی شدهتوالیهای گیاهی که تاکنون گونه

Physcomitrella patens (Rensing et al. 2008 گرفته تا گیاهان )

 A. thaliana (The Arabidopsisای مانند ای و تک لپهدو لپه

Genome Initiative, 2000)،Oryza sativa (Yu et al. 2002; 

Goff et al. 2002)،Sorghum bicolor (Paterson et al. 2009)، 

Populus trichocarpa (Tuskan et al. 2006)، ( انگورLi et al. 

 Brassica napus (Zhang et( و Zhao et al. 2020پنبه )، (2021

al. 2021) د. نوجود دار 

-ATشده دو موتیف حفاظتیک یا ی دارا AHLهای پروتئین

hook  حفاظتدومین گیاهی و پروکاریوت یک و( شدهPPC )

( DUF296) 296نام دومین عملکرد ناشناخته شماره هستند که به

-ATهای (. موتیفFujimoto et al. 2004شود )نیز شناخته می

hook  ها به دو که منجر به واگرایی آنتوافقی متفاوتی دارند توالی

 .(Zhao et al. 2013) ( شده استType-IIو  Type-Iنوع )

 Gly-Ser-Lys-Asn-Lysدارای توالی مشترک  I های نوعموتیف

در انتهای  Arg-Lys-Tyrی دارا IIموتیف نوع  کهحالی در هستند

C  و توالی مرکزیArg-Gly-Arg های موتیف تفاوت .هستندAT-

hook های بندی پروتئینامکان طبقهAHL  را به سه نوع مختلف

(I ،II  وIIIمی ) .دهدType- I  متعلق بهClade-A ،Type-II  و

Type-III  متعلق بهClade-B .تجزیه و تحلیل فیلوژنتیک است 

ترتیب به پنج و چهار را به Bو  Aکلادهای  نهاندانگان،در ها آن

الگوهای بیان مشابه مشاهده شده در رده و زیر خانواده تقسیم ک

ها عملکردهای بیولوژیکی خود AHLکه  دهدمینشان  ،هر کلاس

 PPCدومین  (.Zhao et al. 2014اند )حفظ کردهرا در طول تکامل 

ای این دومین برای جایگیری هسته و اسید آمینه هست 120ی دارا

با سایر عوامل رونویسی در تعامل است  بوده وضروری 

(Fujimoto et al. 2004مطالعات نشان داده .) دومیناند که PPC 

 Zhaoد )کنرا تنظیم می AHLهای سازی رونویسی پروتئینفعال

et al. 2013 با این حال، اطلاعات کمی در مورد نقش مستقیم .)

 در تنظیم رشد و نمو گیاه در دسترس است. دومیناین 

نقش بسیار مهمی در  AT-hookهای موتیف خانواده ژن

سیگنال  تمایز، و نمو رشد، کنترل فرآیندهای بیولوژیکی همانند

 جاسمونات ،(Matsushita et al. 2007) جیبرلین هموستاز، دهی

(Vom et al. 2007)، برگ عمر طول (Lim et al. 2007)، 

 ،(Xiao et al. 2009) گلدهی ،(Street et al. 2008) مورفوژنز

( و تحمل به Ng et al. 2009) مثلی تولید اندام تمایز الگوسازی

های دیگر و از طریق برهمکنش با پروتئین استرس در گیاهان

DNA کنندایفا می (Zhang et al. 2021 برای مثال در برنج، ژن .)

DP1کننده پروتئین ، کدAT-hook  اتصال دهنده بهDNA نقش  ،

علاوه بر این، (. Jin et al. 2011) کندمهمی در رشد گل ایفا می

های همچنین قادر به تنظیم بیان ژن AT-hookخانواده ژن موتیف 

در آرابیدوپسیس،  .(Ng and Ito 2010باشد )می اختصاصی سلول

شود و بیان بیش از بیان می ترجیحاً در پرچم (AHL BoMF2) ژن

و کاهش قدرت گرده غلاف بذر تر شدن حد آن باعث کوتاه

 در AHL18(. Kang et al. 2005شود )نسبت به نوع وحشی می

 آرابیدوپسیس نوک ریشه مریستم در سلولی تقسیم و طول افزایش

نقش  در فعالیت کامبیوم و تشکیل اوند چوبی ثانویه AHL15و 

های ژنهمچنین  .(Sirl et al. 2020; Rahmi et al. 2022)د ندار

AHL  و پاسخ  بلالو  گردهبا تنظیم رشد تولیدمثلی گیاه و تشکیل

 .Gallavotti et al)در ذرت مرتبط هستند به خشکی و پیری 

2011; Bishop et al. 2019 .)دین ژن از خانواده ژن ، چنتاکنون

AHL جیبرلینویژه برای تنظیم تعادل هورمونی در گیاهان به 

(Matsushita et al. 2007 ،)های مرتبط با اسید جاسمونیک و ژن

(. Wong et al. 2019; Vom et al. 2007) ندااکسین شناسایی شده

  مقدمه
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توانند حالت کروماتین را تنظیم همچنین می AHLهای پروتئین

چندین مطالعه نشان داده است که (. Yun et al. 2012) کنند

نقش مهمی در تنظیم افزایش طول هیپوکوتیل  AHLخانواده ژن 

، مانند AHLبرخی از اعضای خانواده ژن  A. thalianaد. در ندار

AHL6 ،AHL15 ،AHL22 ،AHL29  وAHL27 با سرکوب ،

کوتیل های مرتبط با سیگنال دهی اکسین، از طولانی شدن هیپوژن

 Xiao et al. 2009; Street et al. 2008; Zhao) کنند.جلوگیری می

et al. 2013; Favero et al. 2016 )ًمشخص شده است دو  اخیرا

 برای NCR169 مناسب بیان و القاء برای AHL2و   AHL1ژن

در یونجه و سویا  نیتروژن کنندهتثبیت ریشه هایگره ایجاد

  .(Zhang et al. 2023) هستند ضروری

مطالعات ژنتیکی موازی در گیاهان خویشاوند نزدیک، که دارای 

کوتاه تکاملی هستند، یک استراتژی قدرتمند برای  یک بازه نسبتاً

باشد که تغییرات فنوتیپی را باعث تشخیص تغییرات ژنتیکی می

(. Hay et al. 2014) و از اهمیت تکاملی برخوردار هستند نداشده

عنوان یک سیستم ژنتیکی برای هب کاردامینه هیرسوتا اخیر، در دهه

ای معرفی شده است که قرابت نزدیکی با مطالعات مقایسه

 کاردامینه .(Lihova et al. 2006) دارد تالیانا آرابیدوپسیس
 توجهی جالب طورهب و است پیچیده هایبرگ دارای هیرسوتا

 برابر دو هیرسوتا کاردامینه هایبرگ در ثرؤم فتوسنتز میزان

 بالا ژنتیکی اساس حال، این با. است تالیانا آرابیدوپسیس هایبرگ

 کاردامینه .است ناشناخته هنوز گیاه این در فتوسنتز نرخ بودن
 برای مدل ارگانیسم یک که ،تالیانا آرابیدوپسیس همانند هیرسوتا

 کوتاه دوره داشتن علتبه باشد،می ژنتیکی تحقیقات از بسیاری

 سادگی و خودگشنی فراوان، بذر تولید کوچک، اندازه مثل، تولید

 انتخاب آزمایشگاهی کارهای برای وسیع مقیاس در کشت امکان

 8 و کوچک ژنوم با دیپلویید است گیاهی که،آن ترمهم. است شده

 پیروی براسیکا خانواده در اجدادی ساختار از که کروموزوم عدد

 یافته جهش هایجمعیت و متراکم ژنتیک نقشه یک دارای. کندمی

 بررسی برای تحقیقات در نیاز مورد مناسب ابزار که است شیمیایی

 انگیزه. کندمی مهیا را مورفوژنز در ژنتیکی تغییرات اثر چگونگی

 هیرسوتا کاردامینه برای منابع توسعه و مطالعه برای اصلی

 ژنتیکی مبانی درک به مربوط تالیانا آرابیدوپسیس با خویشاوند

 Hay Canales et al. 2010; et) است مورفولوژیکی تکامل برای

al. 2014 .) تجزیه و  بر این اساس در این تحقیق برای اولین بار

 کاردامینه هیرسوتا در AHLهای تحلیل دقیق ژنومی خانواده ژن

های خانواده ژن . در این مطالعه با توجه به یافتهگرفتانجام 

-ATدر آرابیدوپسیس، خانواده ژن موتیف  AT-hookموتیف 

hook  ژن  29 در ابتدا .دشدر ژنوم کاردامینه تفسیرAHL 

ها اما بررسی ساختار پروتئین ها تعداد واقعی این ژن شناسایی شد

د. شها تجزیه و تحلیل این ژن ساختار. سپس کاهش داد 26را به 

مچنین های ساختار پروتئین مربوطه و هدر این بررسی ویژگی

روابط  و ها، رویدادهای تکراری ژنهای کروموزومی آنمکان

این نتایج درک عملکردهای  مسلماً  .فیلوژنتیکی ارزیابی شد

در تحقیقات را  کاردامینه هیرسوتادر  AHLبیولوژیکی خانواده 

های تقویت خواهد کرد و زمینه را برای بررسیازمایشگاهی اتی 

های تغییر یافته و ژن AHLی هاتر از جمله انتخاب ژنعمیق

ایی بیان ژن زمایشات مقایسهآهمولوگ و ارتولوگ در دو گیاه در 

ها از جهت خاموش گردن این ژن AHLثر ؤهای مو انتخاب ژن

 طریق کریسپر فراهم خواهد کرد. 

 

های ، از بانکAHLهای خانواده های ژنبرای بررسی توالی

اطلاعات ژنومی مرتبط  از بانک. استفاده شدمختلف اطلاعات ژن 

 در آرابیدوپسیس AHLهای خانواده ژنبا 

(
https://www.arabidopsis.org/browse/genefamily/mads_tffa

mily.jsp ) توالی ژن های خانوادهAHLهای مرتبط و ، پروتئین

شبکه ژنومیکی اطلاعات د با استفاده از شنواحی اگزونی تعیین 

(https://genomevolution.org/coge/CoGeBlast.pl)،  که

های باشد توالیو ارابیدوپسیس می هیرسوتا کاردامینهمختص ژنوم 

دند و در انتها شارابیدوپسیس تعیین  AHLهای ژنی مشابه با ژن

 ات بیوتکنولوژیالمللی اطلاعمرکز بین از طریق

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/)، های تکراری حذف و توالی

اطلاعات  ExPASyبا استفاده از سرور  .دشها تایید صحت ژن

ها شامل وزن مولکولی، نقطه ایزوالکتریک، تعداد مرتبط با پروتئین

های گیاه کاردامینه AHLهای موجود در و ترکیب اسید آمینه

-CD Search (Marchlerبا استفاده از برنامه  د.شهیرسوتا تعیین 

  هاواد و روشم

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
25

-1
0-

17
 ]

 

                             3 / 12

https://genomevolution.org/coge/CoGeBlast.pl
https://mg.genetics.ir/article-1-1797-en.html


 و همکاران محمود قربانی مرغشی  ...در AHL خانواده هایژن مطالعه سراسری ژنومی

 

 304 1402پاییز  /3شماره  /هجدهمژنتیک نوین/ دوره 

 

Bauer and Bryant, 2004) د شهای محافظت شده تعیین دومین

 (.1د )جدولشحذف  AHLهای فاقد و توالی

 یهای پروتئینهمردیفی توالی ClustalX 1.81برنامه  با استفاده از

با  AHLه از خانواد تالیانا آرابیدوپسیسو  کاردامینه هیرسوتاگیاه 

ردیفی چندگانه انجام شد و با استفاده از همروش استفاده از 

د. برای رسم شدرخت فیلوژنتیکی رسم  MEGA7افزار نرم

استفاده شد. برای  neighbor-joiningدرخت فیلوژنتیکی از روش 

شد و درنظرگرفته  1000اعتماد پذیری درخت، بوت استرپ 

به درخت  AHLژن های  ساختار iTOLسپس با استفاده از برنامه 

 د.شاضافه 

و  کاردامینه هیرسوتاAHL (CDS )کننده دومین های کدتوالی

مشخص  TAIR و CoGeBlastها از های کامل ژنومی آنتوالی

 مورد استفاده قرار گرفت.ها بینی ساختار ژنی آنو برای پیش هدش

 GSDS 2.0 ابزار آنلاین سرور نمایش دهنده ساختار ژنیاز 

(http://gsds.cbi.pku.edu.cn/index.php ) برای تعیین ساختار

برای  (.Hu et al. 2015) ها استفاده شدون و اینترون ژنزاگ

های محافظت شده در طول تشخیص حضور و توزیع موتیف

از پایگاه اطلاعاتی  AHLهای های پروتئینتوالی ،کاملت

MEME5.1.1 (http://meme-suit.org) کار گرفته هطبق روش ب

-http://meme) (2015)و همکاران  Baileyتوسط شده 

suite.org/tools/meme)  د.شمطابق پارامترهای زیر، تعیین و 

 موتیف مختلف 1-10

 با هر تعداد تکرار آمینهاسید 200تا  6اندازه طول موتیف بین  -2

دو ژن روی یک شاخه در انتهای درخت ، Ksبرای محاسبه میزان 

ظر گرفته شدند. بر اساس عنوان یک جفت ژن در نفیلوژنتیک به

جفت ژن را  Ksها، مقدار این ژن DNA (CDS) توالی کد کننده

(. بر اساس Chen et al. 2020) نمودمحاسبه  TBtoolsتوان با می

T = Ks/2ʎزمانی های های ژنی با نرخ، زمان تکثیر این جفت

جایگزینی مترادف در هر سایت در سال  8×  10 1.4( از ʎ) مانند

 (. Wang et al. 2011شد ) محاسبه

 

 کاردامینه هیرسوتادر  AHLهای شناسایی ژن
مربوط به  AHLژن  29،پروتئین  AHLهای برای شناسایی ژن

با استفاده از برنامه بلاست دربانک اطلاعاتی  آرابیدوپسیس تالیانا

NCBI  و برنامهCoGe های مشابه در برای پیدا کردن توالی

توالی که دارای 29استفاده شدند.  )آکسفورد( هیرسوتاکاردامینه 

 1و در جدول  هدشبالاترین همپوشانی و مشابهت بود، مشخص 

 29های مولکولی ایندند. ویژگیشگذاری نام CH-AHLعنوان به

بر اساس طول توالی اسید آمینه، وزن مولکولی پروتئین  AHLژن 

)جدول  دشآنالیز  یرسوتاکاردامینه هها در و نقطه ایزوالکتریک آن

پروتئین شناسایی شده در  30(. نتایج نشان داد که طول توالی 2-4

ها اسید آمینه، وزن مولکولی آن 436تا  153بین  کاردامینه هیرسوتا

( CH-AHL6) کیلو دالتون 45( تا CH-AHL1) دالتون کیلو16 بین

 38/10( تا CH-AHL29) 19/5( بین IPو نقطه ایزوالکتریک )

(CH-AHL7.متغیر است ) 
 

 AHLهای خانواده اطلاعات مرتبط به ژن -1جدول 

  ID محل کروموزوم IP مولکولی وزن (KDa) طول شماره کروموزوم ژن

CH-AHL1 Chr8 153 16063.96 10.06 2721226-2721684 CARHR254150.1  

CH-AHL2 Chr8 420 44629.76 8.4 18581568-18583702 CARHR276040.1  

CH-AHL3 Chr4 350 36958.46 10.04 21984960-21986710 CARHR141120.1  

CH-AHL4 Chr5 353 36650.78 9.23 20864558-20866220 CARHR171620.1  

CH-AHL5 Chr6 390 41311.69 8.48 610946-612550 CARHR174870.1  

CH-AHL6 Chr7 436 45790.39 9.63 14551291-14552933 CARHR224690.1  

CH-AHL7 Chr3 410 43273.33 8.89 1254158-1256378 CARHR078770.1  

CH-AHL8 Chr7 369 38529.12 9.11 551614-553695 CARHR213080.1  

CH-AHL9 Chr2 385 40222.09 9.44 890385-892327 CARHR047890.1  

CH-AHL10 Chr7 166 17834.18 10.18 17845735-17846235 CARHR232730.1  

  نتایج
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CH-AHL11 Chr2 153 16806.26 9.52 1030787-1031963 CARHR048240.1  

CH-AHL12 Chr6 372 38685.39 7.94 13399500-13401686 CARHR185160.1  

CH-AHL13 Chr7 303 30324.70 6.43 21838949-21839860 CARHR243720.1  

CH-AHL14 Chr4 289 29249.45 6.56 17123107-17123976 CARHR129430.1  

CH-AHL15 Chr7 300 30505.76 5.96 14448073-14448975 CARHR224530.1  

CH-AHL16 Chr4 259 27128.84 9.4 20864309-20865088 CARHR138000.1  

CH-AHL17 Chr7 281 29451.81 5.97 12186820-12187665 CARHR220680.1  

CH-AHL18 Chr8 269 28159.61 7.75 7898969-7899778 CARHR259140.1  

CH-AHL19 Chr5 309 32691.06 5.42 18701395-18702324 CARHR165620.1  

CH-AHL20 Chr5 277 29760.52 5.64 20749254-20750087 CARHR171260.1  

CH-AHL21 Chr3 315 32149.64 5.9 1246556-1247503 CARHR078750.1  

CH-AHL22 Chr1 241 25217.49 8.48 5224936-5225661 CARHR014940.1  

CH-AHL23 Chr4 317 33430.08 6.45 21799671-21800624 CARHR140620.1  

CH-AHL24 Chr8 325 34171.10 6.25 2741895-2742872 CARHR254180.1  

CH-AHL25 Chr6 332 35469.20 6.26 16728161-16729159 CARHR229840.1  

CH-AHL26 Chr8 307 32429.55 8.88 91229-92050 CARHR248250.1  

CH-AHL27 Chr8 431 45512.13 5.50 13506727-13508643 CARHR264390.1  

CH-AHL28 Chr2 281 28887.75 5.19 18392109-18392951 CARHR070050.1  

CH-AHL29 Chr1 297 30515.50 6.59 7421182-7422135 CARHR021330.1  

 

 کاردامنیه هیرسوتادر  AHL هایآنالیز ساختار ژن

 AHLهای توالی کامل ژن 29بررسی ساختار اگزون/اینترون 

 CDsهای ، همراه با توالیIGVحاصل از برنامه  کاردامینه هیرسوتا

( انجام Gene Structure Display Server)GSDS توسط برنامه 

و  A، دو گروه نوع AHLژن  29س تنوع ساختار گرفت. بر اسا

 AHLهای (. تعداد اینترون در ژن5-3د )شکل شتعیین  Bنوع 

-CHجز سه ژن به Bاست. در گروه  5تا  1بین  کاردامینه هیرسوتا

AHL1 ،CH-AHL10 وCH-AHL18  یک و  کاردامینه هیرسوتا در

دارای اینترون ها ، بقیه ژنآرابیدوپسیس تالیانا در AR-AHL17ژن 

های باشند. ژنمیها فاقد اینترون تمامی ژن Aگروه  هستند و در

AHL گروه در آرابیدوپسیس در B  دارند در بیش از یک اینترون

که فاقد  CH-AHL10و  CH-AHL1جز که در کاردامینه بهحالی

 (.1)شکل  ها بیش از یک اینترون دارندژن اینترون هستند بقیه

 های محافظت شده: شناسایی موتیف

 هایپروتئین هایموتیف مورد در بیشتر اطلاعات کسب برای

AHL  انتخاب شده ازCoGe BLAST، برنامه (Multiple 

Expectation Minimization for Motif Elicitation 

http://meme.sdsc.edu/meme/meme.html/ version5.1.1 )

MEME شد استفاده (Bailey et al. 2015در .)  10مجموع 

طور که همان (.6-3شکل )د شتعیین  10تا  1موتیف با شماره 

-ATدارای دو نوع موتیف  AHLهای مورد انتظار بود پروتئین

hook  و یک موتیف محافظت شده در دومینPCC که از  بودند

گروه اول  ها به سه دسته تقسیم شدند.ژن AT-hookنظر داشتن 

و گروه سوم هر  AT-hook2گروه دوم دارای  AT-hook1دارای 

جز سه به PCCدو نوع را با هم دارا هستند. از نظر داشتن دومین 

که فاقد موتیف  CH-AHL11و  CH-AHL1 ،CH-AHL10 ژن

ها این دومین و بودند در بقیه ژن PCCمحافظت شده و دومین 

 (.2)شکل  موتیف مشاهده شد

 AHLهای آنالیز فیلوژنتیکی ژن

های درخت فیلوژنی با استفاده از همردیفی چندگانه توالی

( و CH-AHL) کاردامینه هیرسوتا AHLهای پروتئین

 وسیله روش اتصال همسایهه( بAR-AHLآرابیدوپسیس )

(Neighbor-Joining) افزار در نرمMEGA7  ( انجام 5-3)شکل

در دو  کاردامینه هیرسوتا AHLژن  30شد. همانند آرابیدوپسیس، 

 کاردامینه هیرسوتا AHLبندی شد. خانواده طبقه Bو  Aگروه 

کاردامینه در  AHLهای ارتولوگ شدند. زیر گروه 3شامل 

و  کمتر از  Value-eبا  BLASTPبا استفاده از  هیرسوتا

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
25

-1
0-

17
 ]

 

                             5 / 12

http://meme.sdsc.edu/meme/meme.html/
https://mg.genetics.ir/article-1-1797-en.html


 و همکاران محمود قربانی مرغشی  ...در AHL خانواده هایژن مطالعه سراسری ژنومی

 

 306 1402پاییز  /3شماره  /هجدهمژنتیک نوین/ دوره 

 

درصد پوشش در طول و بهترین تطابق همولوژی،  80بیشتر از 

  (.2)شکل  انتخاب شدند

 روی کروموزوم کاردامینه هیرسوتا AHLهای توزیع ژن

 و کاردامینه هیرسوتا  AHLهایژن یکروموزومیابی مکان یبرا

 و  CoGeژنوم ازهای فیزیکی روی های مکانداده، آرابیدوپسیس

TAIR  هایو همه ژناستخراج شدهAHL  یهادر کروموزوم 

 .داده شد یصمرتبط تشخ
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

اتصال  روش با MEGA 7 از استفاده با لوژنتیکفی درخت. A. thaliana از AR-AHLژن  29 و C. hirsuta ازCH-AHL  ژن 29 ساختار و فیلوژنتیک روابط -1شکل 

. شد استفاده( GSDS) ژن تارساخ سرور نمایش داده پایگاه از اینترون-اگزون ساختار تحلیل و تجزیه انجام برای. شد ساخته استرپ بوت تکرار 1000 با( NJ) همسایه

 ژن هر برای هااینترون و هااگزون طول. هستند هااینترون دهندهنشان سیاه خطوط و هااگزون دهندهنشان زرد هایجعبه دست، پایین/دست بالا دهندهنشان آبی هایجعبه

AHL است شده داده نشان متناسب طوربه. 
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 Bو  Aدو کلاد  .شد ساخته استرپ بوت تکرار 1000 با( NJ) اتصال همسایه روش با MEGA 7 از استفاده با AHLهای ژن خانواده فیلوژنتیک روابط -2شکل 

 با مختلف هایموتیف. شد بینیپیش MEME توسط  AHLهایپروتئین در شده حفاظت هایموتیف توزیعترتیب نشان داده شد. صورت دایره رنگی قرمز و آبی بهبه

 شد اضافه ITOL برنامه با و شد داده نشان 10-1 مختلف هایرنگ

 

های ژن یزیکیف یتموقع یابیمکان یبرا TBtoolsافزار از نرم

AHL .های ژن یشترب کاردامینه هیرسوتادر  استفاده شدAHL 

 نیکمتر 6و  3، 1 هاکروموزوم قرار داشتند و 7کروموزوم  یرو

 .(3)شکل  ا بودندرا دار تعداد

خانواده ( در Duplication) بررسی وضعیت مضاعف شدن

ژن همولوگ  16نشان داد  کاردامینه هیرسوتادر  AHLهای ژن

باشند و توالی تاندمی در ای میناشی از دوبرابر شدن قطعه

ها مشاهده نشد. همچنین رابطه هم خطی بودن کدام از ژنهیچ

ها بین کاردامینه و آرابیدوپسیس نشان داد که اکثر توالی این ژن

-CHو  CH-AHL1 ،CH-AHL8جز به کاردامینه هیرسوتاهای ژن

AHL11(. 4)شکل  ، در آرابیدوپسیس وجود دارند 

دف مترا جانشینی نرخ به مترادف غیر جانشینی نرخ محاسبه نسبت

و انتخاب منفی است  ka/ks<1نشان داد که مقدار  Ka/Ks یعنی

 زژن ا جفت هر بین Ks و Kaهمچنین نتایج نشان داد که مقادیر 

 یرمتغ Ksدر  1.18 تا0.4758 از و ،kaدر  0.23053 تا 0.090168

 .است

 

 و است شده حفاظت بسیار گیاهان، تمامی در AHL ژن خانواده

 نشان مطالعات. دارد تنش به پاسخ و نمو و رشد در مهمی نقش

 ایفرآینده انواع توانندمی AHL ژن خانواده اعضای که اند داده

 مورد در تحقیقات .(Zhang et al. 2021) کنند تنظیم را رشدی

 دو و ایلپه تک گیاهان سایر و ،A. thaliana در AHL ژن خانواده

نواده خا از جامع شناسایی مطالعه، این در. است شده انجام ایلپه

AHL  بررسی اساس برانجام گرفت.  کاردامینه هیرسوتادر گیاه 

 فیلوژنتیکی شاخه دو به گیاهان در AHL هایژن تکاملی،

Clades-A و Clades-B اندشده تقسیم.   

Clade-A موتیف یک فقط AT-hook Type-I دامنه یک و 

PPC/DUF296 Type-A دارد اینترون بدون. 

Clade-B نوع یک: شود می تقسیم شاخه دو به AHL دو شامل 

AT-hook (نوع I و Type-II )دامنه یک وType-B 

PPC/DUF296 دیگر نوع. است AHLموتیف یک شامل ها AT-

hook نوع II دامنه یک و PPC/DUF296 نوع B است (Zhao et 

al. 2014 .)برخلاف Clades-A، Clades-B است اینترون دارای 

(Bishop et al. 2020.) 

  بحث
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( نشان داده ID)شماره  کاردامینه هیرسوتاهای کروموزوم در AHL هایژن موقعیت کاردامینه هیرسوتا. در AHL هایژن خطی هم و سینتنی تحلیل و تجزیه -3شکل 

 ترسیم شده است Tb-TOOLS با تصویر. است مختلف هایکروموزوم دهندهنشان ترتیبهای رنگی بهبلوکاند. شده

شماره  .دهنده یک کروموزوم استنشانای، قهوه. مقیاس بر حسب مگابیس است. هر نوار رنگی کاردامینه هیرسوتادر گیاه  AHLهای توزیع و تکثیر ژنی ژن -4شکل 

یا هم خطی بودن  (Synteny) سینتنی دهندهند. خظوط به رنگ قرمز نشاناهگذاری شدها برچسبروی کروموزومها بر اساس موقعیت آن CH-AHLهای ژن

(Collinearity) ها است. بین کروموزومWGD  های هم خطی را بلوک ،با خطوط قرمز پیوند خورده است، خطوط خاکستری در پس زمینه (سگمنتالای )قطعهیا تکثیر

 دهد.های مختلف نشان میدر بین کروموزوم

 

نتایج آنالیز فیلوژنتیکی نشان داد که همانند دیگر گیاهان، خانواده 

AHL  شود. شاخه به دو شاخه تقسیم می کاردامینه هیرسوتادر

 Bو کلاد  AT-hookفاقد اینترون و دارای یک  Aاول یا کلاد

(. اگرچه 1)شکل  باشدمی AT-hookدارای اینترون و یک یا دو

های هر دو شاخه از نظر داشتن خوبی نشان دادکه ژنهاین نتایج ب

مشابه هم  و نداشتن اینترون تا حد زیادی محافظت شده و اکثراً

فاقد  AHL1و  AHL10ژن  B 2هستند با این وجود در کلاد 

 سازی فعال توانندمی هااینترون اینترون بوده و با توجه به اینکه

نظر به (Zhao et al. 2014) دهند افزایش را هاAHL رونویسی

این امر باعث کاهش بیان این دو ژن نسبت به  رسدمی

د. با این وجود بررسی شوهای خود در آرابیدوپسیس میارتولوگ

ها نکات جالب توجه دیگری را در مورد این دو ژن نشان موتیف

دارای یک یا  AHLد خانوده طور که در بالا بیان شدهد. همانمی

طور باشند اما همانمی PCCو یک دومین  AT-hookدو موتیف 

( AHL1و  AHL10مشخص است این دو ژن ) 2که در شکل 

هستند اما فاقد  AT-hookاگرچه دارای موتیف  AHL11همراه به

 به توجه با PPC/DUF296هستند. دومین  PCCدومین 

 PPC/DUF296 دامنه: شودمی تقسیم نوع دو به توالی، هایتفاوت

 Leu-Arg-Ser-His آمینه اسیدهای مرکزی از دنباله دارای یک

دارای  B نوع کهحالی در شود،می تعریف A نوع عنوانبه که است
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Thr-Pro-His -Phe ناحیه بالادست دومین است در (Zhao et al. 

 توالی یک دارای همچنین PPC/DUF296 هایدومین همه(. 2014

 این بر اعتقاد که هستند Gly-Arg-Phe-Glu-Ile-Leu شدهحفاظت

 رونویسی برای ارتقای برهمکنش با فاکتورهای هکه واسط است

 Zhao et al. 2013; Zhang et)هستند  AHL هایپروتئین عملکرد

al. 2022 در واقع نبود این دومین، این سه ژن را فاقد عملکرد .)

های بر این اساس تعداد واقعی ژنکند و می AHLهای خانواده ژن

ژن  3باشد که ژن می 26کاردامینه هیرسوتا در گیاه  AHLخانواده 

های خانواده نسبت به آرابیدوپسیس کمتر است. از نظر تعداد ژن

AHL مده است آدست هنتایج متفاوتی در گیاهان مختلف ب

( و Li et al. 2021ژن در گیاه انگور)14که کمترین تعداد  طوریهب

Brassica napus (Zhang et al. 2021 )در ژن  122بیشترین تعداد 

ها با تغییرات تاکنون گزارش شده است. این تغییرات در تعداد ژن

پلی پلوئیدی دو برابر شدن، حذف شدن و وقایع تکاملی در هر 

در واقع یک راهکار است که گیاهان برای  مرتبط است گیاه کاملاً

یطی در طول تکامل برای بقا استفاده سازگاری با شرایط مح

 . (Segraves et al. 2017اند )کرده

نشان  کاردامینه هیرسوتاهای ها روی کروموزومبررسی توزیع ژن

بر روی  آرابیدوپسیس تالیاناهمانند  AHLهای خانواده داد که ژن

های (. گسترش خانواده3)شکل  اندها توزیع شدهتمامی کروموزوم

ان ناشی از وقایعی مانند دو برابر شدن ژنوم، ژنی در گیاه

 ;Vision et al. 2001) باشدای و یا متوالی( میصورت قطعهه)ب

cannon et al. 2004). های این خانواده در کاردامینه بررسی ژن

 اییها ناشی از وقایع دو برابر شدن قطعهنشان داد گسترش این ژن

همانند  متوالی شدن برابر دو وقایع و است ژنومی شدن برابر دو یا

 .Jia et al) و گردو( Zhao et al. 2020) در پنبه AHLخانوده 

، نقشی در این گسترش ندارد با وجود این بررسی روند (2023

 .Wang et al) گسترش این خانواده ژنی در گیاهان آرابیدوپسیس

 Bishop(، ذرت)Machaj and Grzebelus, 2021) ، هویج(2011

et al. 2020و سویا ) (Wang et al. 2021)  نشان داده است که

ها مربوط به وقایع دو درصد گسترش این ژن 15تا  10حداقل 

برابر شدن تندومی است. همچنین بررسی وجود سینتنی بین دو 

های جز ژنژنوم آرابیدوپسیس و کاردامینه هیر سوتا نشان داد به

CH-AHL1 ،CH-AHL8  وCH-AHL11 با یکدیگر  هابقیه ژن

-CHو  CH-AHL1های مرتبط هستند. اگر چه در مورد ژن

AHL11  که فاقد دومینPCC  هستند چنین عدم ارتباطی قابل

صادق نبود.  AHL10بینی بود اما این موضوع در مورد ژن پیش

کاردامینه روی  AHL27کاردامینه با ژن  7این ژن روی کروموزوم 

آرابیدوپسیس روی  AHL و همچنین با دو ژن 8کروموزم 

دهد این ژن در مرتبط است که نشان می 5و  4های کروموزوم

خود را از دست داده است و این واقعه  PCCروند تکاملی ناحیه 

علاوه  پس از جدایی دو گیاه از جد مشترک شان اتفاق افتاده است

های خود را از اینترون AHL1همراه ژن به AHL10بر این، ژن 

 Jia) ها در بیان ژنبا توجه به نقش اینترون که قطعاًاند دست داده

et al. 2023ًها تغییرات بیانی را نآبررسی بیان ژنی  (، احتمالا

  .نشان خواهد داد

 یعنی مترادف، جانشینی نرخ به مترادف غیر جانشینی نرخ نسبت

Ka/Ks، کشف برای .است توالی تکامل تشخیص برای روشی 

در   AHLهمولوگ هایژن بین در انتخابی هایمحدودیت

 هایجفت برای را Ka/Ks نسبت و Ks، Ka ، ماکاردامینه هیرسوتا

 Ks مقدار که است این بر اعتقاد کردیم. عموماً محاسبه AHL ژن

 تحت Ka مقدار اما است نگرفته قرار طبیعی انتخاب تأثیر تحت

 همچنین Ka/Ks مقدار. است گرفته قرار طبیعی انتخاب تأثیر

( Ka/Ks = 1) خنثی انتخاب ،(Ka/Ks> 1) مثبت انتخاب تواندمی

 دهد توضیح تکامل طول در را( Ka/Ks <1) منفی انتخاب و

(Zhao et al. 2020 .) جفت  5در این مطالعهCH-AHL  همولوگ

طبق درخت فیلوژنی که بیشترین شباهت را داشتند، انتخاب 

 از Ks هکحالی در ،0.23053 تا 0.090168 از Ka. شدند

 با ژن جفت 5این نتایج نشان داد که  .است متغیر 1.18 تا0.4758

Ka/Ks <1 اند. بر این اساس گرفته قرار منفی انتخاب معرض در

-CHهای همولوگ ها مربوط به ژنکمترین زمان جدایی ژن

AHL18  وCH-AHL22 16  میلیون سال و دورترین زمان مربوط

میلیون سال قبل  CH-AHL14 42و  CH-AHL15های به ژن

میلیون  32به کاردامینه هیرسوتاد با توجه به اینکه جدایی شتعیین 

میلیون سال قبل رخ  13سال قبل و زمان جدایی آرابیدوپسیس، 

میلیون سال  57با  (MRCA) داده است و هر دو از جد مشترک

شود که برخی از بینی می( پیشGan et al. 2016) اندقبل جدا شده

از جد مشترک و  کاردامینه هیرسوتاها قبل از جدایی ولوگاین هم
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 اساس بر. برخی پس از جدایی از جد مشترک اتفاق افتاده است

 کاردامینه هیرسوتا AHL هایپروتئین ،In Silicoهای بررسی

 153 کمترین آن که داشتند طول اسید آمینه 319 متوسط طوربه

با  AHL8و بیشترین آن مربوط به  AHL1اسید امینه مربوط به 

 شدهبینیپیش مولکولی وزن میانگین. دشاسید آمینه تعیین  430

 ایزوالکتریک نقطه با دالتون کیلو 32 کاردامینه AHL هایپروتئین

(pI )های این نتایج با داده (.1جدول) بود 10.18 و 5،19 بین

AHL ًدهد با یکسان بود و نشان می هویج و آرابیدوپسیس تقریبا

های اساسی رشد و ها در فرایندتوجه به اهمیت کارکرد این ژن

 ها در طی تکامل حفظ شده است. نمو گیاه، ثبات آن

 کلیگیری نتیجه

دلیل شرکت در هرا ب AHLتحقیقات قبلی اهمیت خانواده 

های مختلف رشد و نمو نشان داده است بر این اساس فرایند

ها در گیاهان بسیار بالاست با این حفاظت شدگی این ژنمیزان 

کاردامینه در  AHLهای وجود این تحقیق نشان داد تعداد ژن
داشته است  رابیدوپسیس تالیاناروند کاهشی نسبت به آ هیرسوتا

 26ژن در گیاه ارابیدوپسیس به  29ها از که تعداد این ژن طوریهب

های بیشتر وجود پیچیدگیبا  کاردامینه هیرسوتاژن در گیاه 

تکاملی و تعداد بیشتر کروموزوم در این گیاه کاهش یافته است با 

در  AHLاین وجود روابط فیلوژنتیک نشان داد که به ازای هر ژن 

وجود  هیرسوتاارابیدوپسیس یک ژن ارتولوگ ان در کاردامینه 

وظایف  ها احتمالاًدهد که برخی از ژندارد که این نتیجه نشان می

های حذف شده را بر عهده دارند. این تحقیق به روشنی روابط ژن

دهد بر های دو گیاه را نشان میها و ارتولوگو ارتباطات همولوگ

این اساس راه را برای تحقیقات گسترده ازمایشگاهی هموار 

ها در دو گیاه با خواهد کرد و بینش ما را از روند تکاملی این ژن

 دهد.لا افزایش میقرابت ژنتیکی با
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