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 (03/06/1403تاریخ پذیرش:  -12/06/1402)تاریخ دریافت:  

 ژنومطور گسترده در هستند که به ینيستئياز س یکوچک غن یدهايپپت Snakin/GASA خانواده

نقش دارند. در  یستيزريو غ یستيز یهابه تنش اهانيشده و در رشد و توسعه و پاسخ گ عيتوز اهيگ

همچنين ساختار و شد  یدر موجودات مختلف بررس GASA یمطالعه حاضر، وجود خانواده ژن

پس از ترجمه و  راتييتغ ن،يشد. علاوه بر ا سهيمقامختلف  اهانيدرگرات بيان اين خانواده ژنی تغيي

شد.  ینيبشيپ یميتنظ یهاسميمکان شتريدرک ب یبرا GASA یهانيپروتئ یکروبيضد م تيخاص

 ونيلاسيفسفور ،یديسولفیشش پل د ،یتجمع خارج سلول گنال،يس دي، پپتGASA نيحضور دم

متفاوت در  انيب یمشاهده شد. الگو GASA یهاهمه ژن یبرا یکروبيضدم تيو فعال هپس از ترجم

)در  یو هورمون یستيرزيغ ،یستيز یهاو القا تحت تنش (logFPKM= 0- 2.5)ف مختل یهابافت

ها بود و ژن نيا یهایژگيو گرياز ددر شرايط خشکی و گرما(  logFold Change= -10 - +5 بازه

ها شناسايی شد که بيانگر اين س تنظيم کننده کليدی در نواحی پيشبر اين ژنعناصر سي نيهمچن

های متنوعی عنوان يک خانواده ژنی مهم، نقش و عملکردبه Snakin/GASAهای است که ژن

 اتيمورد مطالعه بر اساس خصوص GASA یهانيپروتئ همچنين نتايج نشان داد که اغلب دارند.

و  GASAخانواده  یهاژن نيب یبرهمکنش قو ن،يبودند. همچن زيآبگر و داريناپا يی،ايميکوشيزيف

طور شد. به ینيبشيو برنج پ سيدوپسيدر آراب MYBو  Dof ،ERF هایی از خانوادهسيرونو عوامل

را  هايیبهبود بخشد و داده GASA هایتواند دانش ما را در مورد عملکرد ژنیم جينتا نيا ،یکل

  اهم کند.فر ندهيآ قاتيتحق یبرا
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در  ،یعیطب هایبومزیستخود در  یدر طول چرخه زندگ اهانیگ

 یستیو آفات همز هاسمیکروارگانیاز م ایگسترده فیط با یطیمح

عوامل در برابر خود محافظت  یو در طول تکامل، برا کنندیم

 که اندرا توسعه داده ایدهیچیپ یاقدامات دفاع زای محیطیآسیب

در برابر موجودات مضر مانند  یرثؤطور مبه سازدمی قادر ار هانآ

 .Tyagi et al) ها، نماتدها و حشرات دفاع کنندقارچ ها،یباکتر

در برابر  اهیکننده از گمحافظت باتیترک نیتراز مهمیکی . (2020

 Antimicrobial Peptides) یکروبیضدم هایدپپتی ها،چالش نیا

 ها،یباکترها در مقابله با AMP( هستند. نقشAMPsبه اختصار  ای

ها در آن راتیتاث نهمچنی و هابیمارگر رسای و هاقارچ ها،روسیو

 ایبالا  یدما ،یخشک ،یمانند شور یستیزریغ یهاپاسخ به تنش

وزن  هادیپپت نیاست. ا دهیبه اثبات رس نیو فلزات سنگ نییپا

 هایتیفعال لیو پتانس( KDa 6-12)حدودا داشته  ینییپا یمولکول

 .(Olga et al. 2020) دارند شمارییب یستیز

 توجه مورد هاخواص آن یشناسایی این پپتیدها و بررس امروزه

در حوزه علوم  ریاخ هایشرفتیاست که با توجه به پ نمحققی

 ینبالی – یدرمان تیبا قابل یکروبیضد م یدهایپپت یمعرف ییدارو

مقابله با مشکلات  یبرا ایکنندهدوارامی اندازچشم تواندیم

 . (Bahar and Ren 2013) باشد ییمقاومت دارو

هستند و تعداد  نیستئیاز س یها غنAMPاکثر  اهان،یگ در

 نیا .(Iqbal et al. 2019)زوج است  نیستئیس نهیآم هایدیاس

و به  شودیمتعدد م یدیسولفید یوندهایپ لیباعث تشک یژگیو

AMPییبالا کیتیو پروتئول ییایمیش ،یحرارت یداریپا یاهیگ یها 

در برابر آفات  ییایمیسپر ش کی نوانععمل به یکه برا بخشدیم

 ;Colgrave and Craik 2004) است یمتعدد ضرور یهابیمارگرو 

Tam et al. 2015)به  ،زیمتما یکیتوپولوژ یکربندی. پAMP ها

 هایطیدر مح یخود را حت تیتا ساختار و فعال کندیکمک م

 ای( یاهیعنوان مثال، واکوئل گ)به نییپا pH طیسخت، مانند شرا

( حفظ اهخوارانیگ یگوارش ستمیعنوان مثال، س)به کیتیپروتئول

ساختار و  ی،بر اساس تشابه توال .(Tam et al. 2015) کنند

 ه،یاول یدر توال نیستئیس نهیآم هایدیاس شیتعداد و آرا نیهمچن

 ،یبه حداقل هشت خانواده اصل توانیرا م یاهیگ یدفاع یهادیپپت

 هانیفنسی(، دCyclotides) دهایکلوتیس ها،نینیرپیه-αاز جمله 

(Defensinsت ،)هانیونی (Thioninsپروتئ ،)انتقال دهنده  یهانی

(، Snakins) هانیکی(، اسنLipid Transfer Proteins) یچرب

کرد  یبند( طبقهKnottins) هانی( و نوتHeveins) هانیهوئ

(Epand 2016). 

از  نیستئیاز س یغن ن،ییپا یبا وزن مولکول هاییدیپپت ها،نیکیاسن

 GASA (Gibberellic Acid-Stimulated یخانواده ژن

Arabidopsis) شباهت  لیدلها بهآن هیهستند. وجه تسم

موجود در زهر  یدهایو پپت دهایپپت نیا یساختار یهافیموت

 طول با پپتید راهنما یک پپتیدها، این آمینی انتهای درمارها است. 

 متغیر بسیار ناحیه یک آن، از پس. دارد وجود آمینه اسید 1۸-2۹

 بین اصلی هایتفاوت که دارد قرار وسط در آمینه اسید 31-۷ با

 یک کربوکسیلی، انتهای در. کندمی ایجاد را خانواده این اعضای

 سیستئین 12 حاوی که دارد وجود آمینه اسید 66 با دومین

 را سولفیدیدی پیوند 6 هاسیستئین این و است دهش حفاظت

. هستند ضروری مولکول پایداری برای که دهندمی تشکیل

(Porto and Franco 2013)موجب کاهش  یدیسولفید وندی. پ

 ریغ هایتنش ریکاهش تأث جهیدر نت اء،یاح میو تنظ ونیداسیاکس

 نیا یتکامل از نقش. (Nahirñak et al. 2012a) شودیم یستیز

 یبرگ، القا سعهتو ،یجانب ایهشهیر لیبه تشک توانمی هاژن

آن در  زنیجوانه و بذر توسعه ها،سلولی اندازه میتنظ ،یگلده

 یدهامیپ هایری، در مسGASAخانواده  هایاشاره کرد. ژن اهانیگ

 ها،دینواستروئیبراس د،یاس کیزیآبس د،یاس کیبرلیج هایهورمون

 انیدر ب رییغت اء،یاح میتنظ د،یاس کیاست نیو نفتال دیاس کیلیسیسال

 هیدر دفاع عل ه،یثانو هایتیمتابول وسنتزیب نیو همچن هاژن یبرخ

 ,Rezaee) کنندیعمل م ،یستیز ریو غ یستیز هایتنش

Ahmadizadeh, and Heidari 2020) .عموماً کوچک،  هانیکیاسن

 .Oliveira-Lima et al) هستند نیستئیاز س یبار مثبت و غن یدارا

 یکروبیضد م تیمانند فعال اه،یگ یدفاع یهاکه در پاسخ (2017

 .Almasia et al)ی اهیگ یهااز پاتوژن یعیوس فیدر برابر ط

 .Sun et al) اهیتوسعه گ یندهایدر انواع فرآ نیو همچن (2008

2013; Zimmermann, Sakai, and Hochholdinger 2009)  نقش

 دارند.

 یانیب یالگوهاهای مختلف گیاهی بافتدر  GASA یهاژن

برای مثال . (Panji, Ismaili, and Sohrabi 2022)دارند  متفاوتی

  مقدمه
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 وهیگل و م یهادر جوانه شتریب AtGASA2و  AtGASA1 هایژن

 انیب Arabidopsis یستمیمر یدر نواح شتریب AtGASA4و ژن 

 یهادر خوشه OsGASA9. ژن (Bouteraa et al. 2023) شود

. (Li et al. 2020) دارد ییبالا اریبس انی( بOryza sativaبرنج )

از  شتریجوان ب یهادر بافت GASA یهاژن انیب ن،یعلاوه بر ا

 .(Bouteraa et al. 2023) تر استمسن یهابافت

و  یستیرزیغ یهاتنشدر واکنش به  نیهمچن GASA یهاژن

 وسنتزیب شیبا افزا کهطوریبه ها نقش دارند.و هورمون یستیز

در  GASA)ژن  FsGASA4 یجاهناب انی(، بSA) دیاسکیلیسیسال

Fagus sylvatica های رادیکال ،یشورتنش ( مقاومت به

بذر  یزنوانهرا در طول ج ییو تنش گرما ریپذواکنش یهاژنیاکس

 بخشدیبهبود م ختهیترار Arabidopsis thaliana اهیدر گ

(Alonso-Ramírez et al. 2009) . 

(، Glycine max) ایودر س GASAخانواده  یهاژن انیب شیبا افزا

 .He et al) افتی شیافزا ایسو کییموزا روسیمقاومت نسبت به و

را در  CcGASA4مرکبات، ژن  یستزایتر روسیو . بیمارگر(2017

. (Wu et al. 2020) کندی( فعال مCitrus clementinaمرکبات )

و  یکیولوژیزیف تیفعال نیدر چند GASA یخانواده ژن جه،یدر نت

 هستند.  ریدرگ یکیولوژیب

( و GA) نیبرلیتوسط ج GASA یهانیپروتئ ،یقبل قاتیطبق تحق

 دیاسکیزی(، آبسIAA) نیمانند اکس یاهیگ یهاهورمون ریسا

(ABAبراس ،)دهاینوستروئی (BRsو سال )دیاسکیلیسی (SA )

 AtGASA6و    AtGASA4.(Li et al. 2011) شوندیم کیتحر

، GAرشد از جمله  یهاتوسط هورمون زین Arabidopsisدر 

 تنش یهاو توسط هورمون کیتحر BRو  نینیتوکیس ن،یاکس

 شوندی( سرکوب مJA) کیجاسمون دی، و اسABA ،SAمانند 

.(Qu et al. 2016) یهاژن ن،یعلاوه بر ا GASA در  ینقش مهم

 یهاژن نی، و در تعاملات مختلف بGA یدهگنالیو س دیتول

GASA  وDELLA کنند می فایا(Li et al. 2020; Sun et al. 

2013; Zhang et al. 2009)با تمرکز  ی. تاکنون مطالعات گوناگون

مختلف  یاهیگ هایدر گونه هادیپپت نیا یعملکرد اتیبر خصوص

، (Fan et al. 2017) بی، س(Cheng et al. 2019) نانشامل گندم 

 Zhang and) سیدوپسی، آراب(Muhammad et al. 2019) برنج

Wang 2008)انگور ، (Ahmad et al. 2020)ای، سو (Ahmad et 

al. 2019) پنبه ،(Qiao et al. 2021)ذرت ، (Zimmermann, 

Sakai, and Hochholdinger 2009)فرنگی ، گوجه(Shi et al. 

 .Mao et al)فلفل ، (Kotilainen et al. 1999)، ژربرا (1992

 یفرانسو ای، لوب(de la Fuente et al. 2006) فرنگی، توت(2011

(Bindschedler et al. 2006) ،کاکائو (Faraji et al. 2021) ،

، (Han et al. 2021)صنوبر  ،(Nahirñak et al. 2016) ینیزمبیس

 Panji, Ismaili, and Sohrabi)و جو  (Han et al. 2021) زردآلو

 انجام گرفته است.  (2023

در موجودات  یخانواده ژن نیا ییشناسا عهمطال نیهدف از ا

ها، جانوران، ها، سرخسها، خزه)شامل پروکاریوتگوناگون 

 ،ییایمیکوشیزیف لیتحل هیو تجزدانه و بازدانه( گیاهان نهان

 ،یشناسیهست ،پیشبری، عناصر ساختار ژن ،یعملکرد یهانیدم

مکان تجمع  ،یدیسولفید یوندهایپ ،یکروبیضد م تیخاص

 یهایبررس ه،یثانو یهاپس از ترجمه و ساختار راتییتغ ،یسلول

در  In silicoصورت ژن به انیب لیو تحل هیو تجز کیلوژنتیف

 .باشدیم یمدل اصل اهیعنوان دو گو برنج به سیدوپسیآراب اهانیگ

 

 هاشناسایی ژن

 هایتوالی تمام ،GASA ژنی خانواده اعضای شناسایی برای

 NCBI داده پایگاه پروتئین بانک از موجود GASA پروتئین

 CLCافزارهاینرم از استفاده با شده دانلود هایتوالی. شد دریافت

Genomics Workbench 9.0 و Vector NTI 10.3 شدند ترازهم 

الی تو. آمد دستبه مختلف هایتوالی از مورد توافق توالی یک و

 ژنوم مقابل در و شد درج tBLASTn سرور در توافق مورد

ها، جانوران و ها و خزهها، جلبکموجودات مختلف شامل باکتری

 آوند بدون گیاهان و آوندی گیاهان شامل که گیاهی یسلسله

 ردیفیهم این از حاصل نتایج. شدند ردیفهم است، مختلف

. دندش آنالیز بعدی حلمرا وارد فرضی اسنیکین هایژن عنوانبه

ها با استفاده از ( موجود در توالیORFهای خوانش باز )چارچوب

های به پروتئین ترجمه شدند. توالی Vector NTI 10.3افزار نرم

 Interproscan ،Pfamافزار پروتئینی حاصل با به کارگیری سه نرم

های برای وجود یا عدم وجود دمین NCBIسایت  CDDو 

های افظت شده مورد بررسی قرار گرفتند. تنها دمینعملکردی مح

  هاواد و روشم
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افزار مذکور تأیید ای که توسط هر سه نرمعملکردی محافظت شده

های اسنیکین انتخاب های اصلی پروتئینعنوان دمینشده بودند، به

 شدند.

 های پروتئینیویژگیبررسی 

با استفاده  GASAخانواده  هایدیپپت ییایمیشکویزیف اتیخصوص

 Gasteiger et)د شتعیین  ProtParam - Expasy سرور بر خط از

al. 2005)ژنی خانواده ایاعض همه . اطلاعات کروموزومی 

GASA، اطلاعاتی هایپایگاه از Phytozome و Ensembl  

 GASA هایژن همه در اینترون-اگزون مرزهای. آمد دستبه

 سرور از استفاده با CDSردیفی توالی ژنومیک و وسیله همبه

 شناسایی( Gene Structure Display Server) ژن ساختار نمایش

 . (Guo et al. 2007)شد  تعیین و

 PlantCare از پایگاه بر خط استفاده با پیشبر بازجفت 1500 ناحیه

گرفتند  قرار بررسی مورد Cisکننده جهت تشخیص عناصر تنظیم

(Lescot et al. 2002) .کمک پایگاه بررسی عوامل رونویسی به

PlantRegMap   صورت گرفت(Tian et al. 2020) عوامل .

طور اختصاصی به نواحی پیشبری متصل شده و بسته رونویسی به

 Babu)شوند ها منجر میها به کاهش یا افزایش بیان ژن به نوع آن

et al. 2004)های بر خط. از پایگاه BLAST2GO (Conesa et al. 

 استفاده( GO) 1ژن شناسی هستی برای تجزیه و تحلیل (2005

بینی عملکرد، نقش و این تجزیه و تحلیل جهت پیش. شد

های گیرد. بر اساس آنالیزها مورد استفاده قرار میخصوصیات ژن

 ی،عملکرد مولکولی از سه جنبه GASAهایشناسی، ژنهستی

 .رندیگیقرار م یمورد بررس یو اجزا سلول زیستی ندهاییفرا

یک در کدام GASAهای که هر کدام از پروتئینبینی اینبرای پیش

های سلول تجمع یافته و فعالیت دارند از سرور بر خط از بخش

CELLO2GO  دشاستفاده (Yu et al. 2014). 

های پروتئینی جهت مشخص کردن خاصیت ضد میکروبی توالی

SAGA  از پایگاه بر خطCAMP2 های استفاده شد. توالی

، (SVM) 3های ماشین بردار پشتیبانکمک الگوریتمپروتئینی به

و جنگل ( ANN) 5شبکه عصبی مصنوعی (،DA)  4افتراقی خطی

                                                           
1 

GENE Ontology 
2 

Collection of Antimicrobial Peptide 
3 Support Vector Machine   
4 

Discriminant Analysis 

گرفته و خاصیت ضد میکروبی  مورد بررسی قرار( RF) 6تصادفی

 . (Waghu et al. 2014)بینی شد ها پیشبالقوه آن

ها از راهنما و مکان برش آن بر روی پروتئین جهت تعیین پپتید

و  SignalP (Almagro Armenteros et al. 2019)های سرور

TargetP (Emanuelsson et al. 2007)  د. همچنین برای شاستفاده

 TMHMMاز پایگاه بر خط  ءهای گذرنده از غشاتعیین مارپیچ

(Krogh et al. 2001)  .استفاده شد 

باشند. شده کوتاه با عملکرد مجزا میهای حفاظتها، توالیموتیف

با استفاده از  GASAهای شده پروتئینهای حفاظتتوزیع موتیف

، تعیین و مورد تجزیه و تحلیل MEME 5.3.0پایگاه اطلاعاتی 

سولفیدی موجود . پیوندهای دی(Bailey et al. 2009)قرار گرفت 

بینی شد شپی DiANNA 1.1ها با استفاده از سرور در پروتئین

(Ferrè and Clote 2005)و  فسفوریلاسیون های. مکان

 هایسرور از استفاده با GASA هایگلیکوزیلاسیون پروتئین

NetPhos 3.  (Blom et al. 2004) و NetNGlyc 1.0 بینیپیش 

افزار استفاده از نرم باهمچنین  .(Gupta and Brunak 2002)شدند 

Phyre2 مورد  ن،یکیاسن هاییلموجود در توا هیثانو یساختارها

 .(Kelley et al. 2015) قرار گرفتند یبررس

 Snakin/GASAروابط فیلوژنتیکی خانواده ژنی 

 گرفت. قرار ارزیابی مورد GASA هایژن بین فیلوژنتیکی روابط

 Clustalاز استفاده با GASA هایپروتئین توالی چندگانه ترازیهم

Omega شد انجام (Sievers et al. 2011) از و سپس با استفاده 

 Maximum-likelihoodدرخت با روش  ،MEGA X افزارنرم

 استرپ بوت روش به حاصل فیلوژنتیک ایجاد و درخت

(bootstrap) گرفت قرار ارزیابی مورد تکرار 1000 با (Kumar et 

al. 2018) . 

های زیستی و ها در شرایط تنشبیان ژن In solicoتجزیه و تحلیل 

 غیر زیستی

 تنش شرایط تحت GASA های خانوادهژن بیان تحلیل و تجزیه

عنوان دو گیاه مدل اصلی آرابیدوپسیس به و برنج گیاه در

 ژنی بیان هایدهدا مجموعه از استفاده با In silico صورتبه

 داده هایمجموعه انجام شد. آزمایش ریزآرایه، چندین حاصل از

                                                                                                
5 Artificial Neural Network 
6 Random Forest 
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 زیستی غیر و زیستی مختلف هایتنش تأثیر به مربوط میکروآرایه

 سایت GEO داده پایگاه از آرابیدوپسیس و برنج گیاهان در

NCBI ابزار از. آمدند دستبه GEO2R هاینمونه تحلیل برای 

 بیان با هایژن و شد استفاده داده مجموعه در شده سازینرمال

 تحت هاینمونه ها،تحلیل این در. دش شناسایی( DEGs) متفاوت

. شدند مقایسه DEGs شناسایی برای کنترل هاینمونه با تنش

DEGs با FDR < 0.05 و |Log 2  | ≥ 1 (fold change )فیلتر 

العات شدند مط جدا بین این از GASA خانواده هایژن و شدند

، GSE23574های غرقابی: صورت گرفته در گیاه برنج شامل تنش

، گرمایی: GSE37940 ، سرمایی:GSE63718خشکی:

GSE83572 :شوری ،GSE4438  وGSE58603،   :فلزات سنگین

GSE25206  وGSE37161 :حشره آفت ،GSE110068 ،

، ویروسی: GSE7256، قارچی: GSE16793باکتریایی: 

GSE11025ل: ، گیاه انگGSE7256  و در گیاه آرابیدوپسیس شامل

 GSE31837، سرمایی: GSE40998و  GSE34188تنش خشکی: 

، GSE39956، شوری: GSE34188، گرمایی: GSE69923و 

GSE71001  وGSE121225 :تنش آلومینیوم ،GSE7334 کمبود ،

، کمبود فسفات: GSE30166، کمبود سولفور: GSE10576آهن: 

GSE34004 ،pH  :پایینGSE30095 :باکتریایی ،GSE62751  و

GSE90852 :قارچی ،GSE76071 ،GSE50526 ،GSE58771 ،

GSE67554  وGSE95609 :حشرات آفت ،GSE5525 ،

GSE38281  وGSE6516 :ویروسی ،GSE37921  وGSE46760 ،

 GSE8456و  GSE537 ،GSE7432های هورمونی: تیمار

 ایجاد Heatmapper از استفاده با حرارتی هاینقشه. باشندمی

 (.Babicki et al., 2016) شدند

 هاژن بیان اختصاصی بافت In solico تحلیل و تجزیه

های داده از مختلف، هایبافت در GASA هایژن بیان الگوی

RNA Seq هایژن عملکرد اهمیت از اولیه درک تا آمد دستبه 

GASA شود  ارائه گیاه رشد فرآیند در(Rapazote-Flores et al. 

2019; Davidson et al. 2012; Mergner, Frejno, List, 

Papacek, Chen, Chaudhary, Samaras, Richter, Shikata, 

Messerer, et al. 2020; Mayer et al. 2012; Sakai et al. 2011; 

Bian et al. 2019). 

در گیاه برنج، در  GASA هایژناختصاصی  بیان تحلیل و تجزیه

آذین زودرس، های کالوس، بساک، برچه و مادگی، گلبافت

روز پس از  5آذین در حال ظهور، اندوسپرم، بافت جنین، دانه گل

افشانی، دانه کامل، خوشه روز پس از گرده 10افشانی، دانه گرده

 ;Davidson et al. 2012)قبل و بعد از گلدهی، برگ و ریشه 

Sakai et al. 2011) های گرده، و در گیاه آرابیدوپسیس، در بافت

ریشه، ساقه گل، برچه، کاسبرگ، گلبرگ، برگ، گل، میوه و 

 ,Mergner, Frejno, List)کوتیلدون مورد ارزیابی قرار گرفت 

Papacek, Chen, Chaudhary, Samaras, Richter, Shikata, and 

Messerer 2020). 

 

  GASA یخانواده ژن ییشناسا

 Snakin/GASA یدهاینشان داد که پپت یترازهم یهایبررس

ها و ران، خزههستند و در جانو یخانواده چند ژن کیشامل 

همولوگ را  یژن یهایسبز وجود ندارند. اگرچه توال یهاجلبک

 Escherichia coli ،Klebsiellaاز جمله  یدر چند باکتر توانیم

pneumoniae ،Nitriliruptoraceae bacterium ،Acinetobacter 

baumannii ،Soehngenia saccharolytica ،Glycocaulis 

profundi  وStaphylococcus warneri خانواده در  نی. اافتی زین

در  وسپرمیو آنژ وسپرمیشبه آنژ منوسپرم،یژ اهانیگ هایتمام گونه

که ظهور  یمعن نیاند، به اشده عیتعداد متفاوت توز

Snakin/GASA باشد نیبا زم یاجداد اهانیگ یتواند سازگاریم. 

ژن  550 باًیژنوم، تقر یهایتوال لیو تحل هیمطالعه، با تجز نیا در

مورد  یاهیگونه گ 2۸در  Snakin/GASA نیکد کننده پروتئ

 ۹مختلف، با تعداد متفاوت از  اهانیقرار گرفت. که در گ یبررس

 نوایدر ک دیپپت 44( تا Cucumis sativus) اریدر خ دیپپت

(Chenopodium quinoa) اختلاف این (.1)جدول  بود ریمتغ 

 و ساختاری تردقیق یبررس ضرورت دهندهنشان توجهقابل

 تشابهات وجود با تا است Snakin/GASA هایژن عملکردی

 .شود روشن بهتر هاآن بیولوژیکی ارتباط توالی، بالای

  ییایمیکوشیزیف یهایژگیو

 اتیخصوص یبررس یبرا Protparam-ExPASyابزار  از

شاخص  ک،یزوالکترینقطه ا ،یمانند وزن مولکول هانیپروتئ

 دیاس ی(، محتواGRAVY) کیدروپاتیکل ه نیانگیم ،یداریناپا

و  Ala  ،Cys ،Lysاستفاده شد. کیفاتیو شاخص آل یاصل نهیآم

  نتایج و بحث
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Leu یهانیدر پروتئ نهیآم هایدیاس نیترجیرا GASA  ،بودند

 65از  دیشدند. در مجموع، طول پپت افتی زین Thrو  Ser رچهاگ

 شتریب کهیحال بود در ریمتغ بیدر س نهیآم دیاس ۸40در پنبه تا 

 یوزن مولکول نیطول داشتند. کمتر نهآمیدیاس 200تا  ۸5 هادیپپت

مشاهده  بیدر س ۷/۹5 نیشتریو ب دالتون لویک 5/6با  تونیدر ز

شده، کمتر از  یبررس هایدیاز پپت یادیزتعداد  کهیشد، در صورت

موجب  تواندیم نییپا یوزن داشتند. وزن مولکول دالتونلویک 15

 شود یکروبیضد م یهانیانتقال و عملکرد پروتئ د،یت تولسرع

(Porto and Franco 2013)تا  5.0۷ نیب کیزوالکتری. نقطه ا

( و 40از  شتری)ب داریناپا هادیپپت غلبا نیبود و همچن ریمتغ 11.۷۷

 یهانیکیاسن یکه برا یکیزوالکتریا pH زانیم. بودند زیآبگر

 نیا یباز تیخاص یدهندهمحاسبه شده، نشان شده ییشناسا

 یانهیآم یدهایاس یبالا یفراوان لیامر به دل نیبوده که ا دهایپپت

 ;Nahirñak et al. 2012b)ها است در ساختار آن نیستئیمانند س

Porto and Franco 2013). 

 دهندهنشان شده، ی شناساییهاتوالی ناپایداری شاخص میزان

 از یکی ناپایداری. است محیط در پپتیدها این متفاوت پایداری

 Gamage) باشدمی هاآن میکروبی ضد فعالیت بر تأثیرگذار عوامل

et al. 2019)یهاتیرا در فعال هانیپروتئ عمر مهین ،یداریپا. نا 

. (Abdullah et al. 2021)دهد یها نشان مآن یسلول یمیآنز

ی در مطالعه اهیشده گ ییشناسا یهانیکیاسن کیفاتیشاخص آل

مقاومت  یدهنده( نشانبیدر س ۹5.5تا  ایدر سو 22.۹)از  حاضر

 یلیدر مقابل حرارت بوده که به دلا هانیپروتئ نینسبتاً خوب ا

 نیو همچن یدیسولف ید یهاو پل هیثانو یمانند وجود ساختارها

 Ikai 1980; Porto) خاص است ینهیآم یدهایاس یدرصد بالا

and Franco 2013)یهارهیکه توسط زنج ی. به حجم نسب 

 یدهندهکه نشان ندیگو کیفاتیشاخص آل شودیاشغال م کیفاتیآل

 سمیمکان نیتریاست. عموم نیپروتئ یداریپا نیو همچن یزیآبگر

 ،یکروبیضدم یدهایپپت ریو سا یاهیگ یهانیکیاسن یکروبیضدم

 یاست. براها بیمارگر یسلول یبردن غشاها نیبرهمکنش و از ب

 نیو همچن ژهیو یساختارها دیبا دهایبرهمکنش، پپت نیانجام ا

 یاهیگ یهانیکیکنند. اسن جادیدر خود ا یزیآبگر تیخاص

 رد نیستئیمانند س زیآبگر نهیآم یدهایاس زانیم شیافزا یلهیوسبه

داده و  شیخود را افزا کیدروفوبیه تیساختار خود خاص

 هیچرب دو لا یدهایکه عمدتاً از اس یسلول یبا غشاها توانندیم

 داشته باشند یهستند، برهمکنش مناسب ییبالا یزیآبگر تیبا خاص

(Gasteiger et al. 2005; Porto and Franco 2013). 

 

 

های خانواده هیدروپاتیک و مکان تجمع سلولی ژن شاخص کل طول توالی، وزن مولکولی، نقطه ایزوالکتریک، شاخص آلیفاتیک، شاخص ناپایداری، میانگین -1 جدول

Snakin/GASA در چندین گیاه مدل 

Plant Model 
 گیاه مدل

Length 

(aa) 

 طول توالی

MW 

(KDa) 

 وزن مولکولی

pI 

 نقطه ایزوالکتریک
Aliphatic 

Index 
شاخص 

 آلیفاتیک

Instability 

Index 

 شاخص ناپایداری

GRAVY 

 شاخص کل میانگین

 هیدروپاتیک

Cell Localization 

 مکان تجمع سلولی

Amborella 
trichopoda 

 آمبورلا

 خارج سلولی 0.2 / 0.3- 44.4-63.9 45.9-82.8 8.1-9.8 9.8-13.8 98-129

Ananas comosus 
 آناناس

 سلولی خارج 0.13 / 0.8- 33.8-69.8 31.6-79.17 8.8-9.94 10.09-13.9 67-116

Arabidopsis thaliana 
 آرابیدوپسیس

 %93 سلولی خارج 0.15 / 0.5- 33.7-64.07 51.9-79.7 8.16-10.23 9.7-29.13 87-275

 %7ای/غشای ستهه

 پلاسمایی

Brachypodium 
distachyon 

 پودیومبراکی

 خارج سلولی 0.12 / 0.27- 29.17-55.77 51.4-72.7 8.8-10 13.5 -9.8 93-110

Brassica oleracea 

 کلم
88-294 9.5-31.3 6.33-10.64 51.18-

80.09 

 سلولی خارج  96% 0.02 / 0.58- 28.156-66.48

ای/غشای هسته 8%

 ماییپلاس
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Brassica rapa 
 کلزا

 %96 خارج سلولی 0.04 / 0.5- 26.47-67.85 51.18-80.7 7.33-10.38 9.5-29.9 88-280

 %8 ای/غشایهسته

 پلاسمایی

Chenopodium quinoa 
 کینوا

 سلولی خارج 0.13 / 0.5- 11.7-70.7 40.16-80/8 8.1-10 9.3-28.13 87-274

ای/غشای هسته2%

 پلاسمایی

Cicer arietinum 
 نخود

 سلولی خارج94% 0.09 / 0.56- 28.1-85.13 41.8-91.55 8.6-9.85 9.4-17.27 86-182

ای/غشای هسته   2%

 پلاسمایی

 میتوکندریایی  5%

Citrus sinensis 
 پرتقال

88-236 9.7.25.8 5.07-9.9 50.01-

86.46 

 سلولی خارج   94% 0.67 / 0.37- 29.33-64.5

ای/غشای هسته  12%

 ییپلاسما

Cucumis sativus 

 خیار
 سلولی خارج   66% 0.2 / 0.3- 35-84 40.3-76.6 8.19-10 7.3-24.2 68-231

 ایهسته 22%

 غشای پلاسمایی 11%

Glycine max 

 سویا
 سلولی خارج 0.1 / 0.8- 30/2-107.5 22.9-87.9 5.9-9.66 9.5-20.27 88-191

 ایهسته 12%

 غشای پلاسمایی 6%

Gossypium hirsutum 
 پنبه

 خارج سلولی 92% 0.25 / 0.66- 32.3-90.15 30-82.6 6.16-10.23 7.3-29.6 65-281

 سیتوپلاسمیک  5.5%

ای/غشای هسته  17%

 پلاسمایی

 

Helianthus annuus 
 آفتابگردان

 خارج سلولی   92% 0.75 / 0.66- 30-84.8 36.5-93.8 8.17-10 8.2-43.9 78-431

 غشای پلاسمایی  17%

 ایهسته  25%

Lactuca sativa 

 کاهو
89-662 9.73-67.7 8.24-9.8 40.17-

80.75 

 خارج سلولی   90% 0.2 /   0.5- 31.9-109.6

 غشای پلاسمایی   5.2%

 ایهسته  15.8%

Malus domestica 
 سیب

 خارج سلولی   91% 0.18 / 0.46- 36-77.5 41.6-95.5 8.8-10.35 9.7-95.7 88-840

ی ای/غشاهسته   13%

 پلاسمایی

Manihot esculenta 
 کاساوا

 خارج سلولی 0.23 / 0.43- 25.7-68.2 45.6-86.15 7.39-9.66 9.7-12.34 88-112

Medicago truncatula 
 یونجه

 خارج سلولی   96% 0.16 / 0.44- 22.3-76.3 41.8-89.5 7.31-10 9.2-45.7 85-406

 ایهسته  11.5%

 غشای پلاسمایی 3.8%

Musa acuminate 

 موز
 خارج سلولی 0.13 / 0.55- 30.7-63.2 48.2-75.6 9.7-.8 9.13-14.33 83-136

Olea europaea 
 زیتون

 خارج سلولی 0.13 / 0.68- 25.7-69.6 28.13-88.4 9.2-9.8 6.3-15.7 88-145

 %6ایهسته

Oryza sativa 
 برنج

 خارج سلولی 0.04 / 0.55- 32.22-61.54 46.44-70.5 9.56-.6 9.6-17.11 92-162

 ایهسته  10%

Phaseolus vulgaris 

 لوبیا
 خارج سلولی 0.03 / 0.54- 23.17-78.7 53.04-89.7 8.5-9.86 9.4-19.16 88-179

ای/غشای هسته   3%

 پلاسمایی

Populus trichocarpa 

 صنوبر سیاه
 خارج سلولی 0.3 / 0.44- 27.19-69.3 54.6-83.1 9.22-9.95 9.65-22.37 88-206

ای/غشای هسته   6%

 پلاسمایی

Prunus persica 
 هلو

 خارج سلولی 94% 0.22 / 0.38- 31.3-85.16 44.35-87.6 8.43-9.9 9.5-22.43 88-210
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 یعملکرد نیدم نییتع

در  ید راهنماپپت کیشده،  ییشناسا GASA هاینیهمه پروتئ در

و  ریمتغ یدیپپت یتوال کی نه،یآم دیاس 30تا  20شامل  ینیآم یانتها

 باًیتقر یحاو ،یلیکربوکس یشده در انتهاحفاظت اریبس نیدوم کی

 افتی GASA یهانیدر تمام پروتئ نیستئیس 12و  نهیآم دیاس 60

در تمام  ءاز غشا گذرنده یهاچیپمار نی(. همچن1شد )شکل 

بخش گذرنده در  کیشد که حداقل  یبررس GASA هاینیپروتئ

  ها مشاهده شد.از آن درصد 45

 هاساختار ژن تیوضع نییتع

 یساختارها Gene Structure Display Serverاستفاده از ابزار  با

. دش جادیا یژن یو توال CDS ترازیبر اساس هم نترونیا-اگزون

شده حفاظتو مشترک  یکیژنت یرهاساختا GASA هایژن

)شکل  چهار اگزون بودندیا دو، سه و  یدارا ی کهطورداشتند، به

امکان انجام  هانیکیدر ساختار اسن نترونیا کیاز  شیب جود(. و2

 دیامکان تول نیکرده و بنابرا جادیها امتناوب را در آن شیرایپ

 Matlin, Clark, and Smith) ها وجود دارداز آن زوفرومیا نیچند

 یعناصر یمختلف در ساختار خود دارا یهانترونیا(. 2005

ها و تنش هژن و پاسخ ب انیب شیهستند که منجر به افزا

 ها،نترونیعناصر در ا نی. وجود اشوندیم یطیمح یهامحرک

کننده کد ریعناصر غ گریو د هانترونیرا که ا یمهم ینقش تکامل

 Ast) کندیرا مشخص م کنندیم یدر ژنوم موجودات زنده باز

2004). 

  یسیرونو هایو فاکتور سیعناصر س لیو تحل هیتجز

ها نقش دارند، قطعات ژن تیکه در فعال cis کنندهمیتنظ یهایتوال

 Venter) هستند DNAکدکننده  ریدر مناطق غ یخط یدینوکلئوت

and Botha 2010) . یسیرونوعوامل (Transcription Factors - 

TFsزاتنشبه  ژن هستند و در پاسخ انیب یمرکز یهاکنندهمی( تنظ 

 ها نقش دارندو رشد اندام یسلول زیها و در تماونو هورم

(Sukumari Nath et al. 2019)یهاسمیمکان ی. جهت بررس 

باز بالادست کدون شروع جفت GASA ،1500 یهاژن یمیتنظ

 هایمرتبط با هورمونتنظیمی سیس گرفت. عناصر  یابیمورد ارز

 فیشده، از جمله موت یمدل بررس اهانیگهای پیشبردر  یاهیگ

TGACG جعبه ،TATC جعبه ،P، ABRE عنصر ،TGA هسته ،

AuxRR  و عناصرERE  وTCA شدند. مشخص شد که  ییشناسا

مرتبط  کیلیسیسال دیو اس ABA ،GAبه  سیعناصر س نیاکثر ا

 LTRمرتبط با انواع مختلف پاسخ استرس )سیس هستند. عناصر 

 TC ،W-boxاز  یغن ی)تکرارها یماری( و مقاومت به بSTREو 

 میشدند. عناصر تنظ ییشناسا ها( در اکثر ژنWUN-motifو 

بذر  یکننده اختصاصمیو تنظ  zein(O2-Site) سمیمتابول سیس

(RY-elementن )شد. علاوه بر  ییشناساپیشبر مناطق از  نیدر ا زی

مربوط به  سیسشامل عناصر  GASA هایاکثر ژن یهاپیشبر ن،یا

-GT1-motif ،TCT) ی( و پاسخ نورARE) یهوازیتنفس ب

motif ،Box 4 ،GATA ،G-BOX  وAE-box .هاافتهی( بودند 

 GASA یهاممکن است ژن یاهیهورمون گ نینشان داد که چند

(. 3aمختلف کنترل کنند )شکل  یهاواکنش به تنش یرا برا

 جادیا یبرا Cytoscape v3.8.2 (Smoot et al. 2011)از  نیهمچن

 ایهسته  12%

 غشای پلاسمایی  6%

Solanum 

lycopersicum 
 فرنگیگوجه

88-146 9.67-16.05 8.51-9.7 53/03-

87.46 

 لولیخارج س 0.01- / 0.55- 20.11-62.76

Solanum tuberosum 
 سیب زمینی

 خارج سلولی 0.09 / 0.52- 17.3-78.44 53-87.44 6.28-10 9.7-16.3 88-155

ای/غشای هسته   3%

 پلاسمایی

Sorghum bicolor 
 سورگوم

 خارج سلولی  92% 0.27 / 0.68- 32.77-79.27 53.8-92.7 8.72-11.77 9.82-15.05 93-141

 ایهسته  8.3%

Vitis vinifera 
 انگور

88-231 9.6-24.12 8.8-10.13 53.07-

84.17 

 خارج سلولی 0.14 / 0.32- 35.1-72.47

 ایهسته  13%

 غشای پلاسمایی  6.6%

Zea mays 
 ذرت

 خارج سلولی 0.36 / 0.56- 32.32-75.16 50-81.07 6.8-9.57 9.74-22.2 93-198

 ایهسته  7.7%

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
26

-0
2-

06
 ]

 

                             8 / 15

https://mg.genetics.ir/article-1-1837-en.html


 احمد اسماعیلی و همکاران  Snakin/GASA:   ژنی خانواده بر جامع تحليلی و تجزيه

 

 1403تابستان  /2شماره  /نوزدهمژنتیک نوین/ دوره  83

 

( و 3b)شکل  برنج هایژن – یسیرونو عواملشبکه تعامل  کی

 نیب یقو های( استفاده شد. برهمکنش3c)شکل  سیدوپسیآراب

 یهاو ژن MYBو  Dof ،WRKY ،ERF یسیرونو عوامل

GASA (.3کل ساخته شده مشاهده شد )ش یدر شبکه برهمکنش 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
دهنده سبز نشان هایستون ن،یکیاسن هاینیپروتئ هاینیساختار دوم لیو تحل هی( تجزa. سیدوپسیبرنج و آراب نیکیاسن هاینیاز پروتئ GASA نیدوم یهمتراز -1 شکل

 .داده شده است اننش هاحفاظت شده آن هاینیکه دم ن،یکیاسن هاینیپروتئ یچندگانه توال ترازی( همbها است. حفظ شده آن نیستئیس 12

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 .باشندیم UTR یو توال نترونیاگزون، ا تیموقع بیترتبه یو آب اهیزرد، خط س یهاو برنج، جعبه سیدوپسیآراب اهانیگ نترونیا-اگزون بیترک لیو تحل هیتجز -2شکل
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 سیدوپسیآراب .cبرنج و  .GASA  ،bهایکدون آغاز ژن بالا دست لوبازیک 1.5 هیشده در ناح ینیبشیپ یسیرونو یهاو فاکتور سیسعناصر  - a -3 شکل

 

 
 هاتعداد توالی بیشترین. دهدمی نشان را( CC) سلولی اجزای و( MF) مولکولی هایفعالیت ،(BP) زیستی فرآیندهای با های مرتبطها. فعالیتشناسی ژنهستی -4 شکل

 .باشدمی مربوط غشا و سلولی خارج منطقه به CC در و اتصال و هیدرولازی هایفعالیت به MF در سیگنال، انتقال و شیمیایی مواد به سخپا به BP در

 

 هاژن شناسییهست نییتع

را با در نظر  یمحصول ژن کی شناسییهست لیو تحل هیتجز

که در آن  یستیز ندیفرا ،یعملکرد مولکول یگرفتن سه جنبه اصل

 ,Du Plessis) کندمی فیآن توص یسلول جایگاهو  کندیشرکت م

Škunca, and Dessimoz 2011) .55مشخص کرد که  جینتا 

 لیدخ یستیز یندهایدر فرا GASA هاینیدرصد از پروتئ

از  یریکه تعداد چشمگ یستیز یندهایفرا نتری. از مهمباشندیم

به پاسخ به  توانیدر آن نقش دارند، م GASA هاینیپروتئ

 نیو همچن یستیز رغی و زادرون هایمحرک ،زیستی هایتنش

در پاسخ  هانیپروتئ نیا ینکها طوریناشاره کرد. هم گنالیانتقال س

. باشندیم لیدخ زین یسلول یو هموستاز کیسنتت هایندیابه فر

های شناسایی ژن یعملکرد مولکولبررسی جنبه حاصل از  جینتا

 ،یدولازیه هایتیدر فعال GASA هاینینشان داد که پروتئشده 

که  ی. محل(4باشند )شکل یم لیو ترانسفراز دخ نازیاتصال، ک

 یقشهمواره با ن کنند،یم دایدر آن تجمع پ دیپس از تول هانیکیاسن

 یباز زایماریمقابله با عوامل ب و یدفاع ستمیدر س دهایپپت نیکه ا

 یدهایپپت یتمام باًیو تقر هانیکیدارد. اسن میمستق یرابطه کنند،یم

و  یکروبیم یبرهمکنش بهتر با غشاها یبرا یکروبیضد م

از درون سلول  دیخود با یکروبیضد م تیانجام بهتر فعال نیهمچن

اغلب که  ییجا یعنیها سلول نیب یو فضا یلخارج سلو طیبه مح

پس  هانیکیاسن ل،یدل نیهم. بهیابندها حضور دارند، انتقال بیمارگر

 راهنمای دی، با استفاده از پپتی ثانویهساختارهاتشکیل از ترجمه و 

خط  نیخود به خارج از سلول ترشح شده تا در اول یخارج سلول

 دیپپت نیچن ن،یها بپردازند. بنابرابیمارگربه مبارزه با  ولسل یدفاع

 ریو سا هانیکیدر ساختار اسن دیبا یخارج سلول یترشح نمایراه

ها برهمکنش با عمل آن یاصل سمیکه مکان یکروبیضدم یدهایپپت

 Oliveira-Lima et) است، وجود داشته باشد یکروبیم یغشاها

al. 2017)یبرا یسلول یاجزا ینبیشیصل از پحا جی. براساس نتا 

شده،  ییشناسا یهادیاز پپت درصد ۹۸، حدودGASA هاینیپروتئ

 یدر غشادرصد  6در هسته،  درصد10،  یسلول یخارج از غشا

 یدرون سلول هایدر اندامک هادیاز پپتدرصد 6/0و  ییپلاسما

 یتجمع خارج سلول ز،ین نیشی(. در مطالعات پ4فعالند )شکل

مختلف گزارش شده است  اهانیدر گ GASA هاینیپروتئ
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(Rezaee, Ahmadizadeh, and Heidari 2020; Zhang et al. 

2009). 

 GASA هاینیپروتئ یکروبیضد م تیخاص

 گاهیپا ،یکروبیضد م یدهایپپت یهایژگیو یبر اساس برخ

داده است که با استفاده از  را توسعه یابزار CAMP یاطلاعات

ضد  یژگیو ینیبشیمختلف، قادر به پ یمحاسبات یهاتمیالگور

 هاتمیالگور نیاست. ا گرید یهانیو پروتئ دهایدر پپت یکروبیم

 یکروبیضد م شترکم یژگیچند و ای کیتنها در صورت وجود 

 ای دیعنوان پپتها را بهآن ،یمورد بررس یهانیو پروتئ دهایپپت

 Waghu et) ردیگیدر نظر م یکروبیضد م تیبا خاص یهانیتئپرو

al. 2014)مورد  اهانیشده در گ ییشناسا یهانیکیاسن ی. بررس

 تی، خاصCAMP گاهیدر پا ،راهنما دیحذف پپت مطالعه پس از

نشان داد.  دهایپپت نیا یدر تمام ییبا احتمال بالا ار یکروبیضد م

احتمال  زانیبا م Support Vector Machine (SVM) تمیدرالگور

 زانیبا مRandom Forest (RF ) تمی، الگوردرصد ۹۹از  شتریب

 Discriminant Analysis تمیالگوردرصد،  ۷0از  شتریاحتمال ب

(DA) تمیو الگوردرصد  ۹4از  شتریاحتمال ب زانیبا مArtificial 

Neural Network (ANN )ضد  تیکامل وجود خاص دییبا تأ

 .کرد ینیبشیشده پ ییشناسا یهانیکیاسن یرا در تمام یکروبیم

  یدسولفیید هایوندیحفاظت شده و پ هایفیموت بررسی

در  یحفظ شده تکامل هاییوان توالعنبه یطور کلبه هافیموت

که  ییجا. از آنشوندیم ییشناسا هانیپروتئ هیاول یساختارها

 دبای اند،مانده یو با ثبات باق داریتکامل پا ریدر طول س هافیموت

 Seo and Kim)د داشته باشن یخاص یکیولوژیب یعملکردها

 هایفیموت MEMEبر خط  یلاعات. با استفاده از سرور اط(2018

داده شدند.  صی، تشخGASA هاینیحفاظت شده در پروتئ

دهنده مختلف نشان هاینیدر پروتئ نیدم ای فیمشابهت در موت

 ینیپروتئ فی. ده موتباشدیم هانیعملکردی مشابه در پروتئ

وجود  یشد. بررس ییشناسا GASA یهانیوتئشده در پرحفاظت

 دیاس GASA ،12  هایدیدر ساختار پپت یدیسولفید یوندهایپ

 یدسولفیید وندیحفظ شده را نشان داد که شش پ نیستئیس نهیآم

 نهیآم یدهایاتصال اس ی. الگودهندیم لیرا تشک یدرون مولکول

-Arabidopsis1در  یدسولفیید یوندهایپ لیو تشک نیستئیس

Arabidopsis3  وArabidopsis4-Arabidopsis10 بود و  کسانی

 .را نشان دادند یاختصاص یها الگوهاGASA ریسا

 هیثانو هایپس از ترجمه و ساختار راتییتغ

 نیو همچن داریپا یساختارها جادیا یبرا یاهیگ یهانیکیاسن

و  چیدر ساختار خود پ دیمختلف، با طیعملکرد مناسب در شرا

 نیبتا و همچن صفحاتآلفا،  یهاچیهمانند مارپ یاژهیو یاهبتا

با  تیقابل نیشتریکنند تا بتوانند با ب جادیا یدیسولفید یهاپل

 Porto and Franco)هدف برهمکنش داشته باشند  یهابیمارگر

 ینیپروتئ یدر ساختارها بتاآلفا و صفحات  یهاچیمارپ. (2013

شدند. وجود  افتی GASA یهانیهمه پروتئ یبرا شدهینیبشیپ

 دهایپپت نیبتا در ساختار ا رشته 11تا  1آلفا و  چیمارپ 6تا  0

 Arabidopsis1,2,3,6,11,12,13,15 یدهایمشخص شده است. پپت

 یدهایپپت ریبتا هستند، اما سا یرشته ها یتنها دارا Oryza1,6و 

 راتییتغ. م هستندبتا با ه یهاآلفا و رشته چیمارپ یدارا نیکیاسن

هستند که منجر به  هانیدر پروتئ ییایمیش یراتییپس از ترجمه، تغ

 میو تنظ یتفاوت در ساختار و عملکرد، مانند مکان سلول

. (Ahmad et al. 2019)شوند یم میآنز تیفعال کیآلوستر

و  یسلول یدهگنالیس یبرا نیهمچن هانیپروتئ ونیلاسیفسفور

 ینازهایک یبرا یعنوان بسترمهم است و به اریبس نیپروتئ میتنظ

. (Silva-Sanchez, Li, and Chen 2015) کندیم ملمختلف ع

و متنوع است که  جیرا رییتغ کی ونیلاسیکوزیطور مشابه، گلبه

 یاتیح سمیارگان کی یکیولوژیزیو ف ییایمیوشیب یندهایفرآ یبرا

ممکن  لهیکوزیگل یهاGASA نی. ا(Abdullah et al. 2021) است

 نیداشته باشند. در ا یاهیگ یاندهیدر فرآ یاست نقش مهم

، از نظر GASA هایپس از ترجمه ژن راتییتغ ق،یتحق

 اهانیشده است. در گ ینبیشیپ ونیلاسیکوزیو گل ونیلاسیفسفور

 گاهیجا 120و  1۹5 بیترتبه زیو برنج ن سیدوپسیآراب

 هایندر ژ نیمشاهده شد و همچن ونیلاسیفسفور

Arabidopsis9,16  وOryza2,3 به  مربوط یها هگایجا

برنج،  اهانیمشابه در گ جینتا ترشیشد. پ دهید ونیلاسیکوزیگل

و کاکائو مشاهده شده است  فرنگیگوجه س،یدوپسیآراب

(Abdullah et al. 2021; Rezaee, Ahmadizadeh, and Heidari 

2020). 

 یکیلوژنتیف زیآنال
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 یبرا GASA نیپروتئ هاییبا استفاده از توال کیلوژنتیف درخت

شد. بر اساس درخت  جادیا یدرک بهتر ارتباطات تکامل

 شدند.  یبندطبقه یدر سه گروه اصل GASA یهاژن ک،یلوژنتیف

  هاژن انیب In-Silico لیو تحل هیتجز

 بیان هایپروفایل بررسی برای ریزآرایه هایآزمایش هایداده

 و غیرزیستی زیستی، هایتنش به پاسخ در GASA هایژن

 نشان نتایج. شد استفاده آرابیدوپسیس و برنج گیاه در هورمونی

 شوری، سرما، خشکی، غرقابی، مانند مختلف هایتنش که داد

 و هاپاتوژن جمله از زیستی هایتنش و سنگین فلزات سمیت

 تأثیرات این و بوده تأثیرگذار GASA هایژن بیان بر آفات،

 همچنین،. شد مشاهده هاژن بیان افزایش یا کاهش صورتبه

 بیان در تغییراتی نیز IAA و ABA، SA مانند هورمونی تیمارهای

 مانند گیاه مختلف هایبافت در تغییرات این. کردند ایجاد هاژن

 نیز دانه و جنین اندوسپرم، آذین،گل مادگی، برچه، بساک، کالوس،

 نوع به بسته متفاوتی بیانی وهایالگ و گرفت قرار بررسی مورد

 هایژن که داد نشان هایافته. شد مشاهده تنش شرایط و بافت

GASA دارند  مختلف هایتنش به پاسخ در متنوعی هاینقش

 .(6و  5)شکل 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
در گیاه ( و یستیز هایتنشپاسخ به  -cو  یستیز ریغ هایبه تنشپاسخ  .b ،یهورمونبه تیمار در پاسخ  .a) سیدوپسیآرابدر گیاه  GASA هایژن انیب یالگو -5 شکل

استفاده شده  انیب شیافزا ی)رنگ سبز( برا 6)رنگ قرمز( و  انیکاهش ب یبرا -10 اسیاز مق Foldchange ریمقاد .(یستیز یهاتنش .eو  یستیز ریغ هایتنش. dبرنج )

 است.

 

 

 

 

 

 
 

 

 سیدوپسیآراب . گیاهbبرنج و  گیاه a .در Snakin/GASA  یهابافت ژن یاختصاص انیب -6 شکل
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 ی کلیریگجهینت

 ژنی خانواده بر جامع تحلیلی و تجزیه مطالعه، این در

Snakin/GASA گسترش، منشاء، بر ترکامل بینشی ارائه هدف با 

نتایج  .شد انجام مختلف شرایط تحت هاآن بیان الگوهای و تنوع

ها و گیاهان اسنیکین در برخی باکتری هاینشان داد که توالی پپید

نهاندانه وجود دارند و در بازدانگان و جانوران دارای همولوگ 

 سلولی، خارج تجمع سیگنال، پپتید ،GASA دمین نیستند. حضور

 فعالیت و ترجمه از پس فسفوریلاسیون سولفیدی،دی پل شش

 بیان الگوی. شد مشاهده GASA هایژن همه برای میکروبی ضد

 و زیستی هایتنش تحت ءالقا و مختلف هایبافت در تفاوتم

 قبلاً که طورهمان. بود هاژن این هایویژگی دیگر از غیرزیستی

 هایتنش به GASA هایژن که است شده بینیپیش شد، ذکر

 مختلف فرآیندهای در GASA هایژن. هستند حساس مختلف

 درگیر هورمون با مرتبط الگوی طریق از گیاهان نمو و رشد

 و تنظیمی فرآیندهای در هاژن این دهدمی نشان که شوند،می

 یافته اطلاعات کلی، طوربه. دارند نقش هورمونی متقابل ارتباط

 بالقوه نقش مورد در را ما اطلاعات تواندمی مطالعه این در شده

 گیاهان فیزیولوژیکی و بیولوژیکی فرآیندهای در GASA هایژن

 بهتر درک در آینده محققان به تواندمی همچنین و دهد گسترش

 .کند کمک هاژن این نقش
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