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Article history The formulation of nanoparticles mediated medicinal plant 

extract is cost-effective, eco-friendly, stable and quicker 

than conventional methods. These nanoparticles 

particularly bioformulated silver nanoparticles (AgNPs) 

using plant extracts are the most effective against bacteria. 

Therefore, in the present study, we determined the 

antibacterial activity of Nigella arvensis-derived AgNPs 

(Na-AgNPs) against an antibiotic resistance Klebsiella 

pneumonia using agar well diffusion and minimum 

inhibitory concentration (MIC). According to results, the 

bioformulated Na-AgNPs showed a maximum inhibition 

zone of 14 mm and MIC value of 15.62 μg/mL against K. 

pneumonia. Therefore, bioformulated Na-AgNPs as an 

alternative to chemical antibacterial agents can be used to 

manage of infections in medicine and other industries. 
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منتخب  ژن  ی  بیوانفورماتیک   ۀطالعم بیوسنتز  های  مسیر  در  دخیل 

 سبز  ۀفلاونوئیدها در زیر

 

 2ینیرامش نی حس ، 2یدربند یزدیا  ی، عل2انیمرتضو یمحمد مهد دیس ، 1یلطف فرشته

 ی کشاورز ی وتکنولوژیسابق ب   یدانشجو.1

 دانشگاه تهران، پاکدشت  حان،ی و اصلاح نباتات دانشکدگان ابور یگروه علوم زراع رایدانش.2
 

 چکیده اطلاعات مقاله 

است .در تحقیق حاضر پنج   متعلق به خانواده جعفری یا چتریان   و گیاهی یکساله و علفی    زیرۀ سبز  تاریخ  

در زیره سبز شناسایی شده و    NGSژن منتخب موثر در مسیر بیوسنتز فلاونوئیدها که با روش  

بیشترین تغییر بیانی را داشتند مورد مطالعه بیوانفورماتیکی قرارگرفت. از این میان، دو قطعه ژنی  

DN32640    وDN1196    که دارای بیشترین فاصله تکاملی و از دو خانواده مختلف بودند، جهت

  گلیکوزیل   یک ،  GT6  خانواده   از   DN1196  شناسایی بیشتر، مورد بررسی قرارگرفتند. توالی 

  فاکتور   یک   ، BHLH  خانواده   از   DN32640  توالی   فنلی، و   ترکیبات   بیوسنتز   مسیر   در   ترانسفراز 

  بیش   شباهت   با   ، DN1196  توالی   شدۀ   کد   باشد. پروتئین می   آنتوسیانین   بیوسنتز   مسیر   رونویسی در 

  گلوکز،   مولکول   یک   انتقال   با   فلاونول،   سنتز   پایانی   مرحلۀ   در   هویج،   گیاه   از   پروتئینی   با   درصدی   85  از 

.  باشند می   تعامل   در   پروتئین   این   با   رونویسی   فاکتور   پروتئین   دو   فرایند   این   در .  کند می   گلیکوزیله   را   آن 

  پروتئین .  هویج مشخص شد   پروتئینی   توالی   منطبق با   ژن،   شده محصول این   بینی پیش   ثانویه   ساختار 

  یک فاکتور رونویسی   هویج،   پروتئین   با   درصدی   90  از   بیش   ، با شباهت DN32640  توالی   شدۀ   کد 

تنظیم مراحل  در    است. این فاکتور رونویسی   MBW  کمپلکس و جزیی از    BHLH  از خانواده 

نیز    ژن   محصول این   ثانویه   دخالت دارد. ساختار ها  ها و تانن پایانی مسیر منتهی به بیوسنتز آنتوسیانین 

با توجه به اهمیت این دو ژن و برهمکنش  .  مشخص شد   شناسایی شده هویج   پروتئینی   توالی   اساس   بر 

های ژنتیکی جهت تولید بیشتر  ورزی توان از آن دو در دست ها می ها با سایر پروتئین محصول آن 

 ترکیبات فنلی خصوصا آنتوسیانین در زیرۀ سبز استفاده نمود.  
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 مقدمه

ای از گیااهاان  گیااهاان دارویی، دساااتاه

هساااتناد کاه باه علات داشاااتن خوا  

های قدیم مورد اسااتفاده  زماندارویی از  

هاا باه دلیال  انساااان بوده و تعادادی از آن

داشاااتن  عم مطبوه به عنوان ادویه در  

اناد. این خوا  دارویی  رفتاهغااا بکاار می

ادویااه بااه  و  ترکیبااات    دلیاالای  وجود 

های  مختلفی اسااات که در  ول واکنش

شاااود  ها انباشاااته میمتابولیکی، در آن

(Ghasemi et al., 2019 .)  

فعاال  متاابولیات ثاانویاه ترکیباات  هاای 

های  بیولوژیکی هساااتناد که از متاابولیت

شاااوناد و نقشااای در  اولیاه مشاااتق می

اولیاه فتوسااانتزی و متاابولیسااام هاای 

بیشاتر خاصایت دارویی    داشاته وتنفسای ن

 Alqethami and)  دارناااااد

Aldhebiani, 2021).    یف وساایعی 

تاناش و از  زیسااااتای  ماحایاطای  هااای 

غیرزیساتی مانند  دما، خشاکی، شاوری، 

، اشااعه ماورانبنفش، عوامل ی بودنقلیای

قااار بیماااری ماااننااد  گیاااهی  هااا،  زای 

  ، خوارانهاا و نیز گیااههاا و ویروسبااکتری

توانناد آسااایاب جدی به گیااهان وارد می

  . (Jan et al., 2021)  کاااناااناااد

ثاانویاه مجموعاهمتاابولیات از هاای  ای 

و هااای  واکاناش مسااااتاقایام  دفاااعای 

در   را  مسااتقیم فیزیکی و شاایمیاییغیر

  را تسهیل  این دفاه و گیاهان ایجاد کرده

هاای  گروه اصااالی متاابولیات  کنناد.می

جامالااه  از  فانالای  تارکایابااات  ثاااناویااه، 

 ,.Singh et al)  فلاونوئیدها هسااتند

علاوه بر گیااهاان    هاافلاونوئیاد.  (2021

کانانااد بارای   ۀتاولایااد  تارکایابااات،  ایان 

تغاایاه  ترکیباات  این  از  حیوانااتی کاه 

هاای مختلف کنناد نیز دارای فعاالیاتمی

 ,.Saito et al)بیولوژیکی هساااتناد  

دهد، مسایر تحقیقات نشاان می  .(2013

اصاالی بیوساانتز فلاونوئیدها در گیاهان  

مشاااتر  و کااملا حفه شاااده اسااات 

(Casati, 2012)  .ای  دساته فلاونوئیدها

باشاند که محل های گیاهی میاز رنگیزه

.  هاا در واکوئال سااالول اسااات تجمع آن

مهمترین   ،اکسایدانی قویخاصایت آنتی

هاایی  در رابطاه باا بیمااری  ،اثر فلاونوئیادهاا

مانند پیری و ساار ان اساات که در اثر 

می  تنش ایجاااد  شاااونااد اکسااایااداتیو 

فعالیت    (.1398)درافشاااان و همکاران.،  

فلاونوئیدها وابساااته به   اکسااایدانیآنتی

هااسااات. هرگوناه تغییر در  سااااختاار آن

هاا از قبیال آلکیلاسااایون،  سااااختاار آن

و  فایازیاکای  ماحایا   گالایاکاوزیالاسااایاون، 

ها، مانند نور، شایمیایی خخیره ساازی آن

، دما و تاریکی باعث ایجاد  pHاکساینن،  
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تغییرات قاابال توجهی در میزان فعاالیات  

 ,Casati)شاود  ها میاکسایدانی آنآنتی

 (.1)شکل    (2012

 
 (Amer, 2018)  ساختار اصلی فلاونوئید -1شکل 

آنتی این   اکسااایادانیخااصااایات 

الکترون در  مولکول باه علات کمبود  هاا 

ها و استعداد واکنش  ساختار مولکولی آن

هاای آزاد اکساااینن بوده و در  باا رادیکاال

های اکسایداتیو نقش خنثی نمودن تنش

)کااتم    کننادرا در بادن ایفاا می  حفااتتی

فلاونوئیدها   (.1393زاده بنه و همکاران.،  

توانناد آزاد )آگلیکون( و یاا مرتب  باا می

 پس از  آنتوسایانیدینمولکول    .قند باشاند

 آنتوسایانینشادن به مولکول  گلیکوزیله  

موجب تغییر  شاود که این امرتبدیل می

در رنا،، جااج جاانوران و باه دنباال آن 

  . همچنین گرددافزایش گرده افشاانی می

گلیکوزیلاسایون موجب افزایش حلالیت، 

متاابولیسااام از  ریق تساااهیال  توزیع و 

از غشااااان می  ,Silva)  شاااودانتقاال 

2021)  .UFGT  (UDP-glucose-

flavonoid3-O-

glycosyltransferase)   آنزیمی است

باه گروهمولکول  کاه را  قناد  -C3هاای 

OH   کرده و   متصااال  آنتوسااایاانیادین

هاای هاای مسااائول رنا، آنتوسااایاانین

مای تاولایااد  ماولاکاولماخاتالاف  هااای  کانااد. 

آنتوسااایاانین باه دلیال الگوهاای مختلف 

گلیکوزیلاسایونی از رن، زرد تا بنفش را 

مای کانانااده.  کاناناادایاجاااد  تاناظایام   ژن 

MYB اتصااااال ژن  بااا  پروموتر   بااه 

UFGT کنادفعاالیات آن را تنظیم می   
.(Kaur et al., 2021) 

 با  ترکیب خاصای از عوامل رونویسای

مسااایر   زمااانی  و  مکااانی  دقیق  تنظیم 

را   فلاونوئیدهاتولید و توزیع   ،بیوسانتزی

  ( Bogs et al., 2011)بر عهده دارند  

هاای  باا اتصاااال باه نواحی پروموتر ژن  و

از  را  رونااویساااای  ساااارعاات  هاادس 

میپلی   RNA ریق تغییر  دهنااد  مراز 
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(Jan et al., 2021)هاای  . تنظیم ژن

هاایی کاه باه  ور خاا  در  رمزگااار آنزیم

مراحل پایانی مسایر منتهی به بیوسانتز 

های متراکم هستند،  ها و تاننآنتوسیانین

کاماپالاکاس عاهااده  اساااات   MBW  بار 

(Bogs et al., 2011 )  

مسااایر     MBWکمپلکس ماااننااد  نیز 

فلاونوئید در تمام گیاهان به شدت حفه  

  . (Kaur et al., 2021)شااده اساات  

کاه    هاا  .BHLHیاا  MYCهاای  پروتئین

همگی  ؛ شاوندخانواده تقسایم می 12به 

در دامین حفه شاااده و مناا ق خاا   

باشااند. این خارج از دامین مشااتر  می

اساید آمینه دارای   60دامنه با نزدیک به 

 5اساید آمینه حفه شاده اسات که   19

آسید آمینه   5اسید آمینه در ناحیه پایه،  

در مارپیچ اول، یک اساید آمینه در حلقه 

اسااید آمینه آن در مارپیچ دوم قرار   8و 

 .(Bogs et al., 2011)  دارد

متعلق به   13گیاه دارویی زیرۀ ساابز

چتریاان یاا  گیااهی    14خاانواده جعفری 

یکساااالاه و علفی اسااات کاه در حاالات 

و  x 2 =n 2= 14رمول  ف دیپلوئید دارای  

ترین گیاهان  ترین و اقتصاااادیاز قدیمی

)سااورنی و همکاران.،    باشااددارویی می

دهد بسایاری  مطالعات نشاان می. (1391
 

 Cuminum Cyminum L علمی  نام  با 13

در  اب مورد اساااتفااده  جاات  از ادویاه

ماانناد زیره، زنجبیال و میخاک باه    ،هنادی

پالای ماواد  وجاود  مااانانااد عالاات  فاناال 

خاااصاااایاات  دارای  فاالاونااوئاایاادهااا 

اکسایدان، ضاد التهاج و جهش زایی  آنتی

 Das and)  بااشااانادو سااار اان می

Savage, 2012)  .  تاحاقایاقای  رویدر 

باا   و چناد گیااه دارویی دیگر،زیرۀ سااابز  

های ثانویه توجه به  یف وسیع متابولیت

فاناول جامالااه  فالاوناوئایاادهااا،  از  و  هااا 

هاا، زیرۀ آلکاالوئیادهاا و ترپنوئیادهاای آن

های  سابز باتترین پتانسایل مهار بیماری

  داد را از خود نشاااان    (%90بااکتریاایی )

(Sybiya Vasantha 

Packiavathy et al., 2012) .  

های کلیدی و موثر  شاناساایی ژنبنابراین 

در مسایر بیوسانتز فلاونوئیدها به عنوان 

درگیااه   وجهی،  چناد  دارویی  ترکیباات 

  در   رسااد.ضااروری به نظر می  زیرۀ ساابز

 ابوریحاان  دانشاااکادگاان  در  کاه  تحقیقی

 توالی  پروفایل  نخساتین  اسات،  شاده  انجام

 روش  باه  سااابز  زیرۀ  درگیااه  رونوشااات

NGS  بر اسااس    که  اسات  شاده  گزارش

هاای دخیال در مسااایر  ژن  توانمیآن  

متاابولیات ثاانویاه را بیوسااانتزی  هاای 

شاااناساااایی کرده و در تحقیقات بعدی 

14 Apiaceae 
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مورد ارزشاامند  جهت اصاالاح این گیاه  

هادس از این تحقیق  اساااتفااده قرار داد.  

هاای منتخاب  مطاالعاه بیوانفورمااتیاک ژن

ژن بیاوساااناتاز  مسااایار  در  هااای درگیار 

فلاونوئیدی اساات که براساااس مطالعات  

 (1396)صاااادقی و همکاران،  گاشاااته  

بیان متفاوتی در شارای  تنش خشاکی و 

 اند. بیعی در زیرۀ سبز نشان داده

وش  ها مواد و ر

جهات بررسااای فلاونوئیادهاا در خاانواده 

 NCBI،  9چتریان از بخش ژن سااایت  

عالامای نااام  بااا  هاویاج  بااه  مارباوب   ژن، 

Daucus carota subsp sativus  ،

آمااد.   دساااات  ازبااه  اساااتافاااده   بااا 

هم ردیفی    ، Megalign 5.00افزارنرم

هاا باه هر یاک از این ژن  FASTA  توالی

درخات  انجاام و    CLUSTALW  روش

مسایر    در ژنپنج    .فیلوژنتیکی رسام شاد

از در زیرۀ سااابز  بیوسااانتز فلاونوئیادهاا  

در تحقیق  شاناساایی شاده   هایمیان ژن

بیشاااترین   کهNGS   با روش  گاشاااته

تنش خشااکی  شاارای   بیان را در    فاوتت

  ، داشاتند نسابت به شارای  آبیاری  بیعی  

جدا    REVIGOافزارنرم  با اساااتفااده از

از    شاااادنااد. اسااااتاافاااده  ناارم  بااا 

،  (DNASTAR 5.00افااااازار

(MEGALIGN     ردیفی هم  از  پس 

ماانااتااخااب،هاااتااوالاای روش   بااه    ی 

CLUSTALW  ،  فایالاوژناتایاکای درخاات 

های هویج ترازی ژنپس از هم  .رسام شاد

های زیره و رسم درخت فیلوژنتیکی  با ژن

ها، دو توالی که دورترین فاصااله  بین آن

( داشاااتناد  دو درخات  این  در  توالی  را 

DN32640    وDN1196)   جهات انجاام

  .مطالعات بیوانفورماتیکی انتخاج شاادند

 جهات ا میناان از کاد کننادگی پروتئین

تاوالای   دو    ORFfinder  افازارنارماز  ایان 

. پس از اساتفاده شاد  NCBI  ساایت در

عاناوان  بااه  هاویاج  تاوالای  بااا  ردیاقای  هام 

پارات،   یاونای  در  تاوالای  تاریان  نازدیااک 

در سااایت ساااختار ثانویه این دو توالی  

swissmodel    پاروتائایانای تاعااامالات  و 

بر اساس   STRING  پایگاه دادهها در  آن

  بدست آمد.توالی هویج 

 نتایج و بحث

زیرۀ  در  که در تحقیق انجام شاااده  از آنجاایی 

یکی از مسااایرهاا باا    ، NGSسااابز باه روش  

بیشترین تغییر بیان در تنش خشکی مربوب  

بود،    بیوساانتز فلاونوئیدها   مساایر های  به ژن 

مسایر متابولیکی  های منتخب در  ژن   بررسای 

فلاونوئیادهاا،    ترکیباات فنلی باه خصاااو  

. با اسااتفاده از نرم افزار رویگو از  دنبال شااد 

https://pishgam-bio.ir/%d8%a2%d9%85%d9%88%d8%b2%d8%b4-%d8%b3%d8%a7%db%8c%d8%aa-ncbi-%d9%86%d8%b1%d9%85%e2%80%8c%d8%a7%d9%81%d8%b2%d8%a7%d8%b1-orffinder-%d8%a8%d8%b1%d8%a7%db%8c-%d8%b4%d9%86%d8%a7%d8%b3%d8%a7%db%8c%db%8c/
https://pishgam-bio.ir/%d8%a2%d9%85%d9%88%d8%b2%d8%b4-%d8%b3%d8%a7%db%8c%d8%aa-ncbi-%d9%86%d8%b1%d9%85%e2%80%8c%d8%a7%d9%81%d8%b2%d8%a7%d8%b1-orffinder-%d8%a8%d8%b1%d8%a7%db%8c-%d8%b4%d9%86%d8%a7%d8%b3%d8%a7%db%8c%db%8c/
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در مسیر  با بیشترین تغییر بیان  ژن    81میان  

  3هاای  در اکوتیا    بیوسااانتز فلاونوئیادهاا 

پنج  ،  کرمان(   )کوهبان   18و  فارس(    )ساایوند 

قطعاه ژن باا بلنادترین  ول و بااتترین تغییر  

  5این  فاصااله ژنتیکی  بیان انتخاج شاادند.  

بااه روش    تاوالای  نارم افازار ماگاااتیان  بااا 

ClustalW   (. 2)شکل    به دست آمد

 

 

 

 

 

 

 

 ها در مسیر بیوسنتز فلاونوئیدها در زیرۀ سبز پنج ژن شامل بلندترین توالیفاصله ژنتیکی –2شکل

فلاونوئیدی های  نتیجه بررساای ژن

 9 ،در خانواده چتریان  NCBIدر سایت  

 بق رابطه خانوادگی  که    ژن از هویج بود

گرفتنااد.   قرار  گروه  دو  اولدر  از   گروه 

 ومونواکسااایننااز    3′خاانواده فلاونوئیاد  

گروه  بودند.  UGT از خانوادهدوم  گروه 

های  با توالی  خانوادگیاول به علات تماایز  

زیره حاس شادند و فق  از گروه منتخب  

)شاکل   دوم در بقیه مراحل اساتفاده شاد

3). 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 های فلاونوئیدی در خانواده هویج دسته بندی ژن -3شکل 

Nucleotide Substitutions (x100)
0

84.0

1020304050607080

1196.seq
23500.seq
8964.seq
42286.seq
32640.seq



 309                                          1400 ، پاییز و زمستان14دوره هفتم، شماره    
 

 

 

 4فاصاله ژنتیکی    Mega Xبا نرم افزار 

ژن زیرۀ سااابز به دسااات  5ژن هویج و  

بیشترین فاصله    DN32640آمد. توالی  

هاا داشااات. از این توالی را باا بقیاه توالی

برای ریشاه دار کردن درخت فیلوژنتیکی  

هاا باا اساااتفااده شاااد. تجزیاه و تحلیال

نمایی  اسااتفاده از مدل حداکثر درساات

ترکیبی انجام شد

.
 ها توالیتخمین واگرایی تکاملی بین  -1جدول 

 

 
 پیوستن -همسایه روش  ژن زیرۀ سبز در مسیر بیوسنتز فلاونوئیدی با 5ژن هویج و   4تکاملی  تاریخچه -4شکل 

DN32640    درخااات هاااردو  در 

و   DN1196  هااایتاوالایفایالاوژناتایاکای  

دورترین فاصاله را دارند. فواصال تکاملی  

نمایی  با اساتفاده از روش حداکثر درسات

 

 1         2 3 4 5 6 7 8 9 

[50]      

[59]  1.446        

[34]  1.292    0.556        

[28]  1.415    0.873    0.870        

[40]  1.843    2.822    2.077    2.249        

[96]  0.141    1.203    1.098    1.234    1.895        

[86]  1.801    1.852    1.876    2.225    1.965    1.814        

[64]  1.933    2.159    2.011    2.360    1.815    1.871    0.339        

[00]  0.567    1.141    1.261    1.484    2.242    0.573    1.781    1.903        

 

   substitutions per site       

 XM 017394650.1 PREDICTED: Daucus carota subsp. sativus

 TRINITY DN1196

 TRINITY DN23500

 XM 017392428.1 PREDICTED: Daucus carota subsp. sativus

 XM 017387159.1 PREDICTED: Daucus carota subsp. sativus

 XM 017379134.1 PREDICTED: Daucus carota subsp. sativus

 TRINITY DN42286

 TRINITY DN8964

 TRINITY DN32640

38%

33%

43%

22%

65%

70%

52%

0.1

0.3

0.2

0.5

0.7

0.0

0.1

0.2

0.3

0.7

0.3

0.2

0.2

0.5

0.4

0.1

0.20
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و بر حساب    (1)جدول  محاسابه    15مرکب

تعوی  تعاداد  هر   16باازهاای  واحاد  در 

اسات. تاریخچه تکاملی با اساتفاده    جایگاه

(  4)شاکل    17پیوساتن-از روش همساایه

ها همان  اساااتنباب شاااد.  ول شااااخه

های تکاملی اساات که واحدهای فاصااله

برای استنتاج درخت فیلوژنتیک استفاده  

بیشااترین   DN32640  توالیشااود. می

فاصاله را نسابت به بقیه داراسات و این به 

باشاد. با بررسای  دلیل عملکرد این ژن می

 ؛این ژن در یونی پرات مشاااخص شاااد

این ژن یک عامل رونویسااای محصاااول 

کند که دارای  است و پروتئینی تولید می

ازخااانااواده    BHLHداماایاان   و  بااوده 

BHLH  باشد. زان، در نقش فاکتور  می

در    BHLH SmBHLH92رونویسای  

تنظیم منفی بیوسانتز اسایدهای فنولیک  

اساااات، تنظیم    18در مریم گلی معتقاد 

بیوسااانتزی این ترکیبات زیسااات فعال  

ماجاماوعااه فاااکاتاورهااای  تاوسااا   از  ای 

این .  شااود( کنترل میTFsرونویساای )

فااکتورهاای رونویسااای دارای یاک نااحیاه 

انتهاای   DNAبرای اتصاااال    باازی در 

دامناه    آمین یاک  انتهاای    HLHو  در 

یا   برای تشااکیل همودایمر  کربوکساایل

 
15  Maximum Composite Likelihood 

Method 

16 Substitutions Per Site 

  G-boxهترودایمر هساااتند و در محل 

ژن پروموتر  متصاااال هااای  بااه  هاادس 

 .(Zhang et al., 2020)شوند. می

رای ا مینان از داشاتن چهارچوج  ب

بااز   کردن    (ORF)خوانش  جهات کاد 

 افزارنرم، از  ۀ این دو توالیپروتئین مربو 

ORFfinder    ساایتدر  NCBI    اساتفاده

، bp 70با شاارای   کمترین توالی)شااد  

  هر،  Any sense codon، 1اسااتاندارد  

یعنی   آمینااه  اسااایااد  اولین  کااه  رمزی 

( مایmetماتایاونایان  کااد  را  و   کانااد( 

(Ignore nested ORFs  .  تااوالاای در 

DN1196،  10  ORF    .دارد وجااود 

آن بااا  بلناادترین  نوکلئوتیااد،   1101هااا 

اسااایاد آمیناه را کاد    366پروتئینی باا  

 با اتصااال بهدر همین صاافحه    .کندمی

توالی   blastpپایگاه یونی پرات، بلاساات  

با گیاهان    ،این توالی  ۀپروتئین کد شاااد

 flowering plants  گاااالاااادار

(taxid:3398)  بلاسااات با   .انجام شاااد

نتیجاه  ۀخاانواد ناداشاااات چتریاان  .  ای 

از   مورد، مربوب    100بااتترین امتیاازهاا 

و توت فرنگی باا   باه گیااه جینساااینا، 

جهات بررسااای .  بود  400امتیااز بااتی  

شااااد کااد  گیاااه    ،احتمااالی  ۀپروتئین 

17 Neighbor-Joining Method 

18 Salvia Miltiorrhiza 

https://pishgam-bio.ir/%d8%a2%d9%85%d9%88%d8%b2%d8%b4-%d8%b3%d8%a7%db%8c%d8%aa-ncbi-%d9%86%d8%b1%d9%85%e2%80%8c%d8%a7%d9%81%d8%b2%d8%a7%d8%b1-orffinder-%d8%a8%d8%b1%d8%a7%db%8c-%d8%b4%d9%86%d8%a7%d8%b3%d8%a7%db%8c%db%8c/
https://pishgam-bio.ir/%d8%a2%d9%85%d9%88%d8%b2%d8%b4-%d8%b3%d8%a7%db%8c%d8%aa-ncbi-%d9%86%d8%b1%d9%85%e2%80%8c%d8%a7%d9%81%d8%b2%d8%a7%d8%b1-orffinder-%d8%a8%d8%b1%d8%a7%db%8c-%d8%b4%d9%86%d8%a7%d8%b3%d8%a7%db%8c%db%8c/
https://pishgam-bio.ir/%d8%a2%d9%85%d9%88%d8%b2%d8%b4-%d8%b3%d8%a7%db%8c%d8%aa-ncbi-%d9%86%d8%b1%d9%85%e2%80%8c%d8%a7%d9%81%d8%b2%d8%a7%d8%b1-orffinder-%d8%a8%d8%b1%d8%a7%db%8c-%d8%b4%d9%86%d8%a7%d8%b3%d8%a7%db%8c%db%8c/
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انتخااج شااااد. پروتئین   جینساااینا، 

مربو ه، یک   ۀاحتماالی شااانااختاه شاااد

UDP-glucosyltransferase 103   باا

میزان  .اسات  UGTPg103نام مختصار 

پوشانی در توالی پروتئینی جینسین،  هم

درصد    59اسید آمینه، با شباهت    472با  

اسید آمینه،    369  باو  ول پروتئین زیره  

به  وری که رن،  ،  باشااددرصااد می 99

پوشاااانی، در بااتترین درجاه  میزان هم

باشااد. توالی این پروتئین یعنی قرمز می

درگیاه جینساین، با شاماره دساترسای  
UniProtKB/Swiss-

Prot:A0A0K0PVL3.1    بااه مارباوب 

 UDP-glucosyltransferaseژن  

)از    (5)شااکل    بصااورت زیر اساات 103

 از توالی اصلی( 472تا  107شماره  

1 

61 

121 

181 

241 

301 

361 

estrivglla dilfvdifdi adefnvptyv yspagtgflg lafhlqtlnd dkkqdvtefr 

nsdtellvps fanpvpaefs psiflekdgr hdvllslyrr creakgiivn tfeelepyai 

nslrmdsmip piypvgpiln lngegqnsde aavilgwldd qppssvvflc fgsfgsfpen 

qvkeiamgle rsghrflwsl rpcisegett lqlkysnlel pagfldrtsc vrkvigwapq 

mavlaheavg gfvshcgwns vlesvwygmp vatwpmygeq qlnafemvke lglaveievd 

yrneynksdf ivkadeietk ikklmmdgkn skirkkvkem keksrvamse ngssytslak 

lfeeim 

 

 A0A0K0PVL3.1 با کد  UDPGT  ،UDP-glycosyltransferases، مربوب به  توالی -5شکل 

ساااااایاات  در  پااروتاائاایاان  ایاان 
https://prosite.expasy.org/cgi

-bin/prosite    اسااید آمینه  366دارای

  280تاا    237و یاک دامین از شااامااره  

،  UDPGTبااشااااد کاه مربوب باه  می

UDP-glycosyltransferases   بااا

باشاااد. توالی دامین  می  57PS003کد  

 باشد زیر می  مورد نظر به صورت

WapQmaVLaheavgGFVSHCGwn

SvleSVwygmPVatwPmygEQ 

داد کاه  میبناابراین   احتماال  توان 

سااابز  DN1196توالی   زیرۀ  یااک    در 

  ماکور توالی کد کننده پروتئین با دامین  

 با  در یونی پرات  DN1196اشاد. توالی  ب

جینساااین،  در   ،درصاااد تشاااابه 8/58

 panax)  آسایایی یا جینساین، چینی

ginseng)  گااناه  هاای یاازدهیکی از گوناه

جینساااینا،  دارد  ،سااارده  وجود    . هم 

-UDPمحصاول این ژن در جینساین،  

α-D-glucose  .آنزیم در    اساااات این 
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در واکنشاای یک گلوکز به   جینسااین، 

  protopanaxatriol-(20S)ماولاکاول  

کارده بااه    اضااااافااه  را  آن  -(20S)و 

ginsenoside Rh1  کناد  تبادیال می

ترپنوئیاد و متاابولیات ثاانویاه  کاه یاک 

در یونی   DN1196توالی  .  بااشاااادمی

Daucus carota)   پرات باا ژن هویج

subsp.sativus)  8/85   درصاد تشاابه

یااااااک    دارد UDP-و 

glycosyltransferase  که یک   اسات

مولکول قناد را باه یاک فلاونول منتقال  

 کند.  می
WAPQLAVLSHRAVGGFVSHC

GWNSILESVWFGVPMATWPS

YAEQ 
 UDP-glucoseدامین توالی پروتئینی    -6شکل  

flavonoid 3-O-glucosyltransferase 6   در

 هویج 

هاویاج   در  دامایان  عالاات تاوالای  بااه 

کمی با توالی این دامین  تفاوت ساوبساترا  

 .جینسین، متفاوت استدر  
WapQmaVLaheavgGFVSHCGwnSvl

eSVwygmPvatwPmygEQ 
-UDP  پروتئین  دامین  توالی -7شکل  

glucose flavonoid 3-O-

glucosyltransferase 6  ،در جینسین 

برای به دسات آوردن سااختار ثانویه 

 
19 Phytolacca Decandra 

هاایی کاه  یاک پروتئین باایاد از پروتئین

ها مشااخص شااده و ساااختار ثانویه آن

بیشاااترین تشاااابه را با توالی پروتئینی  

ناشااناخته دارند اسااتفاده کرد. جهت به 

دسااات آوردن سااااختاار ثاانویاه توالی 

، از سایت  DN1196پروتئینی احتمالی  

NCBI  دلیل تشااابه اسااتفاده شااد. به

از   پاروتائایانای   80بایاش  تاوالای  درصااااد 

DN1196    هاویاج تاوالای  از  هاویاج،  بااا 

دسااات آوردن سااااختار ثانویه جهت به 

پروتئین احتمالی زیرۀ سابز اساتفاده شاد. 

قساااماات   باخاش  BLASTPدر  در   ،

DATA BASE  گزینه ،pdb    انتخاج

مایااان  در  فاقا   جساااتاجاو  تااا  شااااد، 

هاای گیااهی کاه سااااختاار ساااه پروتئین

ها به دساات آمده اساات انجام بعدی آن

، چهاارگزیناه  BLASTPپس از    شاااود.

 61/33چهاارمین گزیناه با بدسااات آمد.  

به دلیل    همپوشاانی  %97درصاد تشاابه و 

انتخاج شااد. این   داشااتن یک ساااختار

اسااایاد آمیناه متعلق باه  489پروتئین باا  

کولی نام  با نام سارخاج  19فیتلاکا دکاندرا

گونه از کولی  یک گونه از سارده سارخاج

P. Americana  (8)شکل    باشدمی . 
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.swissmodel  در سرخاج کولی  توالی با اهلی  هویج ترازیهم-8شکل 

مارپیچ  ها  بیضاای و  بتا  صاافحاتها  فلش

 هستند.  آلفا

  x-rayسااختار پیشانهادی با روش 

دانلود   :6JEN  PDB IDو با شاااماره  

توالی   swissmodelشااد. در سااایت  

سااااختاار دانلود پروتئینی هویج کپی و  

 (.9)شکل    شده آپلود شد

 

 

 

 

 
 

 

 

 براساس ساختار هویج  DN1196ساختار ثانویه توالی پروتئینی احتمالی  –9شکل 

 فلش سبز  13  21صفحات بتا تعداد ، زیگزاگ صورتی 16  20مارپیچ آلفا تعداد 

 
20 Helix-H 
21 Sheet-S 
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در  والای  تا  هاویاج  داده پاروتائانای    پااایاگاااه 

STRING   و در خاانواده چتریاان مورد

بررسی قرار گرفت. اولین نتیجه به دست 

درصاااد تشااااباه   100آماده در هویج باا  

های در تعامل با انتخاج شااد تا پروتئین

مشاااهده شااود. ولی پروتئینی  این توالی  

در تعاامال باا این توالی باه دسااات نیااماد. 

جساااتجو در گیاهان انجام شاااد. توالی 

فرنگی وحشای نام یک گونه از سارده توت

علمی  توت نااام  بااا   Fragariaفرنگی 

vesca    درصاااد تشاااابه انتخاج   %50با

فارناگای.  شااااد تاوت   Fragaria)  در 

vesca  دساااتارسااای شاااماااره  بااا   )

57918.XP_004303956.1   تعاامال

با دو پروتئین فاکتور رونویسای با کد زیر 

  گزارش شده است
XP_004291469.1Transcription factor 

HY5-like 

XP_004297046.1Transcription factor 

HY5-like 

از  توالی  این  در گزارش صااااادقی 

گزارش   GT6خااانواده   فرنگی  توت  در 

شده است. بیان این ژن در تنش خشکی  

دو   هر   18و  فااارس(    )سااایونااد  3در 

برابر حاالات معمول   دوکرماان(    )کوهباان

)داریوش صاادقی و همکاران.،   بوده اسات

1396) . 

  ORF  9دارای  DN32640توالی 

بر روی   ORF7ها است که بلندترین آن

شاروه  باشاد.  می 3زنجیره منفی و فریم  

نوکلئوتیاد   آن    1069از  پاایاان    305و 

اساید آمینه را  254اسات و پروتئینی با 

  BLASTPبلاساااات    .کنادتولیاد می

گیاااهااان   بااا  نظر  مورد  پروتئینی  توالی 

با ولی    ای نداشااتخانواده چتریان نتیجه

نتیجه داشات. باتترین   86گیاهان گلدار  

خاااناواده   از  کایاوی  بااه  مارباوب  اماتایاااز 

Actinidiaceae  تشااااباه    %16/55، باا

دو توالی اول دارای بیشاترین امتیاز  . بود

هردو در گیااهاان    بودناد کاهپوشاااانی  هم

توالی اول باا   ای قرار دارناد.گلادار دولپاه

درصاادی،   98پوشااانی  و هم 264امتیاز  

کایاوی در  د،  پاروتائایانای   مایانادارای 

BHLH42    بوده و یک عامل رونویسای

 امتیااز و  251توالی دوم باا    .بااشااادمی

درصاادی، ژنی در نخود  98همپوشااانی  

دامایان    ،فارناگای و   BHLHدارای  باوده 

 بق گزارش صادقی یک عامل رونویسی 

)داریوش صاااادقی و همکااران.،    اسااات

دارای  BHLHهااای  پروتئین(.  1396  ،

ایان   .هساااتانااد  BHLHدامایان   ناقاش 

هاا در تماام موجودات از مخمر تاا  پروتئین

)ساایت    باشادمی  تنظیم رونویسای  ،انساان

NCBI  )  .  در ناظار  ماورد  تاوالای   اول 

باا شااامااره دساااترسااای    689کیوی  

A0A2R6QE26.1  و در نخود فرنگی
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  E3SXU4.1با شاماره دساترسای   652

باشاد. جهت بررسای پروتئین کد شاده  می

احتماالی، گیااه کیوی انتخااج شاااد. این 

  22فااکتور رونویسااای   پروتئین مربوب باه

BHLH42    دیاگار بایااان   basicبااه 

helix-loop-helix protein 42   در

کایاوی نااام     chinensis23  گایاااه  بااا 

باشاد.  ول می  AcBHLH42مختصار  

اساید آمینه اسات که  689این پروتئین  

باا توالی ،  689تاا    414از اسااایاد آمیناه  

این هم  زیرۀ سااابز هم  ترازی دارد. در 

( شاباهت  55%اساید آمینه ) 155ترازی 

دارد. یااک    وجاود  دارای  پاروتائایان  ایان 

 basic helix-loop-helixداماایاان  

(BHLH)  ه  ب جهت اتصالDNA بوده 

و باه عنوان یاک فااکتور رونویسااای عمال  

در    TT8این دامناه در پروتئین    کناد.می

آرابیدوپساایس تالیانا دیده شااده اساات. 

  24در آرابیادوپسااایس   BHLHخاانواده  

شااامل چندین فاکتور رونویساای مانند  

TT8  ،EGL1    وGL3  اساااتTT8 . 

نایاز   EN32یااا    AtBHLH42کااه  

رنگاداناه  ناامیاده می شاااود، در کنترل 

فلاونوئیاد نقش دارد و نقش کلیادی در  

ردوکاتاااز   لاکاوآناتاوسااایااانایاادیان  تاناظایام 

 
22 Transcription Factor 

23 Actinidia Chinensis Var 
24 Arabidopsis thaliana 

(BANYULS  دی و   )

)  -4-هایاادروفالاووناول (  DFRردوکاتاااز 

  آرابیدوپساایس توالی مورد نظر در    دارد.

دامین    .باشاادمی  10شااکل  به صااورت  
basic helix-loop-helix 

(BHLH)    به   161-87از اسااید آمینه

موتیف اتصاال به  .اسات 11شاکل  صاورت  

DNA  (DNA binding)    به صااورت

اسااااااات    12شاااااااکااااال  

(96..97,99,104,121...122)  .

هاای همو و موتیف اتصاااال باه پروتئین

دیااماار    dimer interfaceهااتاارو 

[polypeptide binding]  صاورت  به

  است  13شکل  

(102..103,106..107,109..110,11

4,122..123,126..127,130,132..1

33,136..137) 

 276توالی این پروتئین در کیوی با  

و شاماره    BHLH42اساید آمینه با نام  

با زیرۀ سابز همپوشاانی    000044807

آمیانااه    .دارد   دامیان  70-140اسااایااد 

(BHLH)  در    25اساااات. موتیف پاایاه

اسااایااد  می  70-83بخش   و  باااشااااد 

،  82..83،  87،  104..105)هااای  آمایانااه

  اتصاااال باه  هاایبخش(  75..76، 79..80

DNA26  های  باشاااند. اساااید آمینهمی

25 Basic Motif 
26 Nucleotide Binding 
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اساات   HLH motifبخش    119..84

 زیر  هاایکاه در این منطقاه اسااایاد آمیناه

رابا   یااا  و  دایامار  تشاااکایاال  ماحاال 

 (14.)شکل  27دایمراست
(85..86,89,92..93,96,105..10

6,109..110,113,116,119..120,12

3,126..127,129..130,133,136..1

37,140)   

mevsrfgnak araragarrs afqrwdyarl tkpphtkqgs hqqqmlktsl lsiprlftvr 

rgidehdeql sgnamesaet adghiqrgdg rhmmaerkrr eklndrfvtl rslvpyvskq 

dkvsllgdai dfikdlqrqv eelesrrkis enpskprvei tvennravfe isspwrqdll 

iailetfvgt hmqvedvaak vskdtfkatl kakvtssgid dddddedkks ikqiretlls 

vvngnnsptf eklc 

12شکل   

1 

61 

121 

181 

241 

 

yssqssfskw plrpsdhhhq adatsqcllk yilftvpflh skyrddnnsp ksataadsas 

rfrkptpqde lsanhvlaer rrreklnerf iilrslvpfv tkmdkasilg dtieyvkqlr 

kniqdleara rqieidqrsr ssgdpqrsga kaatdkrklr iveasggakg kavdsvavat 

ppppappqpv agvgvqvqvs iiesdalvel qcthreglll dvmvvlrdhr vevtavqssl 

tngvfvaelr akvkenvngk kpsivevkra ihqiip 

14شکل   

1 

61 

121 

181 

241 

 
27 Polypeptide Binding 

1 

61 

121 

181 

241 

mevsrfgnak araragarrs afqrwdyarl tkpphtkqgs hqqqmlktsl lsiprlftvr 

rgidehdeql sgnamesaet adghiqrgdg rhmmaerkrr eklndrfvtl rslvpyvskq 

dkvsllgdai dfikdlqrqv eelesrrkis enpskprvei tvennravfe isspwrqdll 

iailetfvgt hmqvedvaak vskdtfkatl kakvtssgid dddddedkks ikqiretlls 

vvngnnsptf eklc 

10شکل   

1 

61 

121 

181 

241 

mevsrfgnak araragarrs afqrwdyarl tkpphtkqgs hqqqmlktsl lsiprlftvr 

rgidehdeql sgnamesaet adghiqrgdg rhmmaerkrr eklndrfvtl rslvpyvskq 

dkvsllgdai dfikdlqrqv eelesrrkis enpskprvei tvennravfe isspwrqdll 

iailetfvgt hmqvedvaak vskdtfkatl kakvtssgid dddddedkks ikqiretlls 

vvngnnsptf eklc 

11شکل   

1 

61 

121 

181 

241 

mevsrfgnak araragarrs afqrwdyarl tkpphtkqgs hqqqmlktsl lsiprlftvr 

rgidehdeql sgnamesaet adghiqrgdg rhmmaerkrr eklndrfvtl rslvpyvskq 

dkvsllgdai dfikdlqrqv eelesrrkis enpskprvei tvennravfe isspwrqdll 

iailetfvgt hmqvedvaak vskdtfkatl kakvtssgid dddddedkks ikqiretlls 

vvngnnsptf eklc 

13شکل   
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توالی   DN32640بناابراین توالی   یاک 

با دامین  در زیرۀ سبز    کد کننده پروتئین

 باشد.میاحتمالی زیر  
e lsanhvlaer rrreklnerf iilrslvpfv 

tkmdkasilg dtieyvkqlr kniqdleara 

rqieidqrsr 

توالی  د پرات  یونی    DN32640ر 

%   48.3هاا  ایتوالی دیگر ازدولپاه  250باا  

. تمامی  دادیکسااانی را نشااان   %91.4تا  

هاایی هساااتناد کاه  این موارد پروتئین

هساتند. دو توالی   BHLHدارای دامین  

% شااابااهات را دارا   90اول کاه بیش از  

هسااتند، از گروه هویج خوراکی و هویج 

خانواده  باشااند که هردو ازوحشاای می

در  هساااتناد.  چتریاان   پروتئین،  اولین 

خاوراکای    Daucus carotaهاویاج 

subsp. sativus (Carrot)   کااد   بااا 

A0A162B508    91.4اساااات کاه%  

دهد.  ول این توالی یکسانی را نشان می

هااویااج   زیااره    1161در  در    1071و 

یکسااان از اسااید  های  باشااد. بخشمی

باشااد که در این می 634تا  308آمینه  

تشااااباه کاامال وجود دارد.    %96.9میاان  

دامین مشتر  زیرۀ سبز و کیوی در زیر 

آمده ، بخش زرد دامین مشاتر  کیوی،  

 زیرۀ سبز و هویج است.
e lsanhvlaer rrreklnerf iilrslvpfv 

tkmdkasilg dtieyvkqlr kniqdleara 

rqieidqrsr 

پیاام  هاای این ژن در مسااایر  نقش

  - با واسااطه اسااید جاساامونیک  رسااانی

بایاوساااناتازی   فارآیانااد  ماثاباات  تاناظایام 

تنظیم فرآیند بیوساانتزی   -آنتوساایانین

فرآیناد    -مااکرومولکول سااالولی تنظیم 

توسااعه   -بیوساانتزی پروآنتوساایانیدین

پس .  باشدو تمایز تریکوم می پوشش بار

در یونی   DN32640از بلاسااات توالی 

هاویاج  تاوالای  تاوالای،  تاریان  نازدیااک  پارات 

بود. پروتئینی جهات   این  از  اهلی  توالی 

به دسااات آوردن سااااختار ثانویه توالی 

DN32640  در سایت NCBI   استفاده

هاویاج   تاوالای  بااا  از   5شااااد.  تاوالای 

آرابیدوپسایس نتیجه داد.  ول تمام این 

زیر  توالی بود.    200هاا  آمیناه  اسااایاد 

تاوالای  از  کاوچاکای  باخاش  فاقا   بانااابارایان 

هویج قابل پیش بینی ساختار ثانویه قرار 

 . (15)شکل    گرفت



   ییدارو  اهانیگ ی فناور  ستی ز دوفصلنامه  
 

  
 

 

318 

 

 

 مدل.  سی آرابیدوپسیس در سوئ  RQW  یبا توال  یاهل  جی هو یترازهم -15شکل 

 آلفا هستند مارپیچ هایضیها صفحات بتا و ب فلش

در سااااختار پیش بینی شاااده هویج بر  

در آرابیدوپسیس    ARQWاساس توالی  

وجود دارد  آلفاا  ماارپیچ    7و    صااافحاات  6

 (.16)شکل  

 

 زیرۀ سبز براساس ساختار هویج  DN32640احتمالی  پروتئینی توالی ثانویه ساختار–16شکل 

 آلفا هلیکس  7بتا شیت و  6

هایی که در تعامل با    هت شناسایی پروتئین ج 

این پروتئین در هویج هساااتناد در ساااایات  

STRING    هویج وارد شااد.    پروتئینی توالی

در میان خانواده چتریان جساتجو انجام شاد.  
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نتیجاه تمااماا در هویج باه دسااات آماد. اولین  

درصااد تطابق همان توالی داده    100گزینه با  

درصاد تطابق داشاتند.    35شاده بود و بقیه زیر  

 بق تحقیق صاادقی  .  گزینه اول انتخاج شاد 

در تنش خشااکی در    DN32640بیان ژن  

در اکوتی     نصاف و   فارس(   )سایوند   3اکوتی   

  که   دو برابر شااده اساات   کرمان(   )کوهبان   18

تنش    شااارای  نشاااان از اهمیات این ژن در  

افازایاش یااا کاااهاش تاولایااد   خشاااکای در 

هاای مختلف  آنتوسااایاانین، در بین اکوتیا  

)داریوش صاااادقی و همکااران.،    بااشاااد می 

1396 .) 

ی   نتیجه گیر

و    DN1196  توالی در تحقیق حااضااار دو  

DN32640    از پنج ژن منتخب پیشانهادی

در زیرۀ سابز در مسایر بیوسانتز ترکیبات فنلی  

و فلاونوئیادی کاه بیشاااترین تغییر بیاان را در  

تنش خشاااکی در تحقیقات قبلی داشاااتند،  

پس    و   مورد بررسای بیوانفورماتیکی قرارگرفت 

با توالی هویج    توالی هردو    همردیفی   از بررسای 

درصااد تشااابه    85از خانواده چتریان بیش از  

نشاااان دادناد. بناابراین از آنجاایی کاه ا لاعاات  

  ، ژنتیکی کمی در باره زیرۀ سابز وجود داشات 

  ها جهت شاناساایی پروتئین احتمالی این ژن 

  که   توالی از توالی هویج اسااتفاده شااد. این دو  

توالی    5در میان  را  بیشااترین فاصااله ژنتیکی  

فلاونوئیدی  های  منتخب زیرۀ سبز و توالی ژن 

، متعلق باه دو خاانواده  داشاااتناد   در هویج 

هاای  در بررسااای   متفااوت پروتئنی هساااتناد. 

بیوانفورمااتیکی مشاااخص شاااد، هردو توالی  

DN1196    وDN32640    دارای

هساااتانااد.    ORFچهااارچوج خوانش باااز  

کااد    DN1196بالاناادتاریان خاواناش تاوالای  

اسااایاد آمیناه و توالی    366کنناده پروتئینی با  

DN32640    354کاد کنناده پروتئینی باا  

پروتئین احتمالی توالی    باشاد. اساید آمینه می 

DN1196    از خاانوادهGT6    در هویج باا

یک    ۀ درصااد، انتقال دهند   85تشااابه بیش از  

ماولاکاول گالاوکاز بااه یااک ماولاکاول فالاوناول و  

سااختار ثانویه    باشاد. آن می   نندۀ گلیکوزیله ک 

این پروتئین براسااس توالی پروتئینی هویج و  

کولی دارای  خاج سااختار ثانویه مدل گیاه سار 

باشاد. این  مارپیچ آلفا می   16صافحه بتا و    10

تشاابه  درصاد    50توالی در زیرۀ سابز با بیش از  

باا توالی پروتئینی توت فرنگی احتماات باا دو  

در تعاامال    HY5پروتئین فااکتور رونویسااای  

تنش    باشاد. بیان این ژن در زیرۀ سابز در می 

و  فارس(    )ساایوند   3های  خشااکی در اکوتی  

دو برابر حاالات معمول    کرماان(  )کوهباان  18

تواناد درآزماایشاااات  بناابراین می   ؛ بوده اسااات 

بعادی جهات افزایش تولیاد گلیکوزیال فلاونول  

  کاه مهمترین عضاااو خاانواده فلاونوئیادهاا 

  توالی قرارگیارد.  مورد بررسااای  باااشااااد  می 

DN32640    کد کننده پروتئینی احتمالی با
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دارای  ،  BHLHدامین بساایار حفه شااده  

و    DNAجهت اتصاااال به    بازی یک موتیف  

جهات تشاااکیال دایمر    HLHیاک موتیف 

  DNA  به پروموتر   متصاال شااونده پروتئینی  

تنظیم رونویساای از ژن هدس    منظور به هدس  

باشاد. این  در مسایر بیوسانتز آنتوسایانین می 

و یاک    TFSپروتئین احتماالی از خاانواده  

فاکتور رونویسای اسات. براسااس تشاابه بیش از  

درصااادی باا پروتئین هویج، این پروتئین    90

یاک تنظیم کنناده مثبات فرایناد بیوسااانتز  

باشاد. با توجه  آنتوسایانین و پروآنتوسایانین می 

درصادی با توالی هویج و    90به تشاابه بیش از  

باتترین تشاابه با سااختار ثانویه پروتئین مشابه  

انویه این پروتئین  در آرابیدوپسایس، سااختار ث 

  7صافحه بتا و    6احتمالی در زیرۀ سابز دارای  

براسااااس توالی هویج    ماارپیچ آلفاا خواهاد بود. 

پروتئین دیگر در    10احتماات این پروتئین باا 

 تعامل خواهد بود.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

فاااکاتاور    از آناجااایای  ایان پاروتائایان یااک  کااه 

باشاد و فاکتورهای رونویسای در  رونویسای می 

تعاداد بااتی  ،  کنناد فعاالیات می   MBWگروه  

شاود. از این  های در تعامل توجیه می پروتئین 

از خاانواده    TT1پروتئین، یاک فااکتور    10

WD40  یاک فااکتور ،ELF6    از خاانواده

ADOX1  ،3    فااکتور از خاانوادهMYB  ،

، یاک نوه ویتاامین  ARF، یاک  VIیاک لیگااز  

K    و یک پروتئین از خانوادهHOX    از عوامل

  رونویسااای و دخیال در مسااایر بیوسااانتز 

بااشاااناد. کااهش و  هاای ثاانویاه می متاابولیسااام 

افزایش بیاان این ژن در تنش خشاااکی در  

  ی ، نشاان از تاثیر دو برابر 18و    3های  اکوتی  

این ژن در افزایش و کااهش دو برابری تولیاد  

تواند  آنتوسیانین در زیرۀ سبز دارد. بنابراین می 

در تولید  های آینده  گزینه مناسابی در بررسای 

 باشد.   در زیرۀ سبز آنتوسیانین  

  ملاحظات اخلاقی:

 : این پژوهش هیچ کمک مالی از سازمان های تأمین مالی دریافت نکرده است.حامی مالی

 : طبق اظهار نویسنده، این مقاله تعارض منافع ندارد.  تعارض منافع

 این مقاله برگرفته از پایان نامه/رساله نبوده است.رساله:  پایان نامه/برگرفته از  
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