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 کشاورزیمهندسی دانشکده 

 گروه زراعت و اصلاح نباتات

 

ر گیاه لیاز دبیان با آنزیم پکتاتهای هممطالعه بیوانفورتیکی ژن

 (Arabidopsis thaliana) ایمدل دولپه

 

 سیده صدیقه قریشی امیری

 

 استاد راهنما:

 دکتر ناصر فرخی
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 تقدیم 
 به پدر بزرگوار و مادر مهربانم

کلات و ناملایمات کردند تا من به ها را به جان خریدند و خود را سپر بلای مش هایشان گذشتند، سختیای که از خواستهآن دو فرشته
گاهی که   ام برسم.اکنون در آن ایستادهجای
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 قدردانی و تشکر
وند بزرگ مقطع دیگری از تحصیل خود را به پایان می تر آن است که از زحمات ایستهبرم شاکنون که با یاری خدا

کمکی در این عرصه بر من دریغ  که در کمال سعه صدر، با حسن خلق و فروتنی از هیچدکتر ناصر فرخی استاد بزرگوارم جناب آقای 
 دارم. ننموند کمال تشکر و قدردانی را ابراز 

ام نمودند و سختی راه را از پدر و مادر مهربان و خواهران دلسوز و برادر بزگوارم که در طول مدت تحصیلم صبورانه و مهربانانه یاری 
مریم رمضانی، مریم ها منمایم. ازهمدلی و مساعدت دوستان عزیز مخصوصاً خان نهایت قدردانی میختند بیبر من هموار سا

 و مریم قائدی  مریم  سیفی ،افسانه ابولی ،قدیمنیره اشعار ، مرضیه حسنی  ،فاطمه زبردست ،مهری یوسفی نوری، شقایق افراز،
وند بلند مرتبه مسلئت دار   م.تشکر کرده و برای تمامی این عزیزان سلامتی و توفیق در مسیر زندگی را از خدا

 
 سیده صدیقه قریشی امیری 

 49 شهریور
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 شاورزیکدانشکده  بیوتکنولوژی کشاورزیدانشجوی دوره کارشناسی ارشد رشته سییده صدیقه قریشی امیری  اینجانب 

ه مدل لیاز در گیابیا  با آنزیم مکتاتهای هممطالشه بیوانفورتیکی ژ دانشییهاه صیینشتی شییاهرود نویایینده مایا  نامه    

 شوم .دکتر ناصر فرخی متشهد می تحت راهنمائی (Arabidopsis thalianaای )دولپه

 صحت و اصالت برخوردار است ت و ازتحقیقات در این مایا  نامه توسط اینجانب انجام شده اس. 

 رجع مورد استفاده استناد شده استدر استفاده از نتایج مژوهشهای محققا  دیهر به م. 

 ازی متیمطالب مندرج در مایا  نامه تاکنو  توسط خود یا فرد دیهری برای دریافت هیچ نوع مدرک یا ا

 .در هیچ جا ارائه نشده است

   دانشیهاه صینشتی شیاهرود می باشید و مقاست ماتبرج با نام     کلیه حقوق مشنوی این اثر متشلق به« 

 .به چاپ خواهد رسید«  Shahrood  University  of  Technology» و یا « دانشهاه صنشتی شاهرود 

   حقوق مشنوی تمام افرادی که در به دسییت آمد  نتایا اصییلی مایا  نامه تگثیرگبار بوده اند در مقاست

 عایت می گردد.ر مایا  نامهماتبرج از 

   در کلیه مراحل انجام این مایا  نامه ، در مواردی که از موجود زنده ) یا بافتهای آنها ( اسییتفاده شییده

 .ابط و اصول اخلاقی رعایت شده استاست ضو

 سی یافته یا مواردی که به حوزه اطلاعات شبصی افراد دستر در کلیه مراحل انجام این مایا  نامه، در

                                                                                                                                                                      .اصول اخلاق اناانی رعایت شده استرازداری ، ضوابط و استفاده شده است اصل 

                                  تاریخ                                                                                                                        

 امضای دانشجو

 

 

 

 

 ان نامه وجود داشته باشد یپا*  متن این صفحه نیز باید در ابتدای نسخه های تکثیر شده 

 تعهد نامه

Article I.  

Article II.  

Article III.  

Article IV.  

Article V.  

Article VI.  

Article VII.    

 

 

 

 

 

 

 

 مالکیت نتایج و حق نشر

  نرم افزار ها و کلیه حقوق مشنوی این اثر و محصوست آ  )مقاست ماتبرج ، کتاب ، برنامه های رایانه ای ،

ر دتجهیزات ساخته شده است ( متشلق به دانشهاه صنشتی شاهرود می باشد . این مطلب باید به نحو مقتضی 

 تولیدات علمی مربوطه ذکر شود .

 بدو  ذکر مرجع مجاز نمی باشد استفاده از اطلاعات و نتایج موجود در مایا  نامه. 
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 39منجمین همایش بیوانفورماتیک ایرا ، دانشهاه تهرا ، اردیبهشت 

Arabidopsis pectate lyase sequence analysis 

 فرخی، کاوه کاووسی ناصر سیده صدیقه قریشی امیری،

 شاهرود، موساه بیوفیزیک و بیوشیمی دانشهاه تهرا دانشکده کشاورزی دانشهاه 

 

 

اولین کنهره بین المللی و سیزدهمین کنهره ژنتیک ایرا ، دانشهاه شهید 

 39خرداد بهشتی، 

یاهان لیاز در نماینده گهای پروتئین پکتاتمطالعه بیوانفورماتیکی توالی

 (Oryza sativaای )لپهو تک( Arabidopsis thalianaای )دولپه

 سیده صدیقه قریشی امیری، ناصر فرخی

 دانشکده کشاورزی دانشهاه شاهرود
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 چکیده 

های با افزایش حجم عظیم دادهاست که  وجب شدهمشناسی میشرفت دانش و تجهیزات در علوم زیات

ذخیره، بازیابی  و نیاز بهها . افزایش این حجم از دادهباشیمها و موجودات مواجه استبراج شده از سلول

های درگیر در مایییرهای ژ د. ها، موجب میدایش علم بیوانفورماتیک گردییل مناسییب این دادهلو تح

انی، بیشیییوند و به این ترتیب اطلاعات مربوه به همبیولوژیکی مرتبط اغلیب با همکاری هم، بیا  می 

در  یکاا های درگیر در فرآیندی زیاتی است. انتظار می رود که ژ های کلیدی برای درک سییاتم 

ها بر اساس تشابه ای داشیته باشیند. خوشه بندی ژ   باییاری از شیرایط مبتلا الهوهای بیا  مشیابه   

هایی با فشالیت مرتبط با هم اسییت. تنظیم خاژ ژ  بندی ژ سییطوح بیا  ابزار مناسییبی برای گروه 

منحصر به  یای تمام مراحل عملکردهای سیلولی دارد. هر ژ  حاوی ترکیب اهمیت زیادی بر ایی یرونو

بایاری از  اسیت. عناصیر تنظیمی سیی     '5در منطقه تنظیمی فرد از توالی عناصیر تنظیمی سیی    

در این مروژه به منظور مطالشه  کنند.ها را کنترل میینیدهیای بیولوژیکی و میاسیییخ بیه اسیییترس    فرآ

بیا  با آ  در گیاه همژ   453لیاز و ژ  مکتات 62لیاز، مکتاتآنزیم بیا  با های همبیوانفورماتیکی ژ 

 یاطلاعات هایدر گیاه برنج با استفاده از مایهاه بیا  با آ هم ژ  96لیاز و ژ  مکتات 8آرابیدومای  و 

CAZy ،Cell wall Genomics ،ATTED-II  وRiceFREND    .شیناسیایی و مورد بررسی قرار گرفت

ر عناصیییآنالیز و های مبتلا در بافتبیا  مایییتقیم احتمالی از آنالیز جایهاه بیا  ای شیییناخت همبر

 مایهاه اطلاعات ازبه ترتیب ها ژ باسدسیییت جفیت بیاز    4111مروموتوری تنظیمی سیییی  در توالی 

Genevestigator  وPlantCARE   .لیاز های مکتاتیم احتمالی با ژ بیا  ماتقژ  هم 23اسیتفاده شد

، زییال، مکتاتگلیکوسیییل هیدروسزیآنها  اکثر که عملکرد در آرابیدوماییی  تالیانا شییناسییایی شیید  

اسایی بیا  ماتقیم احتمالی شنژ  هم 41 در برنج باشید و  ها میExpansinو  متیل اسیترازی ن مکتی

فزار ادرختچه فیلوژنتیکی با اسییتفاده از نرم عملکردی ناشییناخته دارند. نتایج رسییم آنهااکثر  شیید که

MEGA5  نشییا  داد کهPLL1  وPLL2 با توجه به نتایج آیند و تری بشییمار میلیازهای قدیمیمکتات

لیاز حبف های مکتاترا از لیات ژ  Os06g145100توا  شیماره دسیترسیی    های برنج میدر بین ژ 



 ه

 

بیا  باسیی دارند.  و در مناطق ریزش مرچمکلاله، ، ریشیییههای گرده، لیاز در بافتهای مکتاتکرد. ژ 

لیاز بیشتر است و همچنین عناصر های مکتاتسهم عناصر ماسخ دهنده به نور در توالی مروموتوری ژ 

 بیشتری دارند. تکرار MBSماسخ دهنده به متیل جاسمونات، اکاین، سالیایلیک اسید و 

، ATTED-IIبیا ، عناصییر تنظیمی سییی ، آرابیدوماییی ،   بیوانفورماتیک، ژ  همواژگان کلیدی: 

PlantCARE 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



                                                            

 ی

 

 

 4 کلیات -فصل اول

 9 شناسی گیاه آرابیدومای  تالیانا و برنجای بر گیاهمقدمه -4-4

 9 دیواره سلولی گیاهی -4-6

 7 مکتین -4-9

 7 مکتینازها -4-1

 8 ساکاریدلیازهاملی -4-1-4

 49 لیازمکتاتکاربرد -4-1-6

 48 بیا های همژ  -4-5

 68 عناصر تنظیمی سی  4-2

 95 هامواد و روش -فصل دوم

 92 لیازهای مکتاتمراحل یافتن ژ  -6-4

 97 بیا های هممراحل یافتن ژ  -6-6

 97 (Arabidopsis thalianaآرابیدومای  تالیانا ) -6-6-4

 11 (Oryza sativaبرنج ) -6-6-6

 11 هاها بر روی کروموزومتشیین محل استقرار ژ  -6-9

های مبتلا با استفاده از مایهاه اطلاعاتی ها در بافتبررسی میزا  بیا  ژ  -6-1
Genevestigator 

14 

 14 جفت باز باسدست نقطه شروع رونویای 4111شناسایی عناصر سی  در توالی  -6-5

 15 نتایج -فصل سوم

 Arabidopsisای آرابیدومای  تالیانا )لیاز در گیاه دولپهمکتاتهای شناسایی ژ  -9-4

taliana) 
17 

 73 لیاز در گیاه برنجهای مکتاتشناسایی ژ  -9-6

 34 لیازهای آرابیدومای  و برنجمقایاه مکتات -9-9

 35 بحث و میشنهادات -فصل چهارم

 38 بحث میرامو  آنالیز فیلوژنتیک -1-4

 33 لیاز های مکتاتعملکرد ژ  بحث میرامو  -1-6

 411 لیازهای مکتاتبحث میرامو  جایهاه بیا  ژ  -1-9

 419 بحث میرامو  نتایج حاصل از آنالیز عناصر سی   -1-1

 418 میشنهادات -1-5

 444 ها میوست

 664 منابع
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 صفحه فهرست جداول 

 61 بیا .های هم: فهرستی از مایهاه های اطلاعاتی ژ 4-4جدول 

 94 های اطلاعاتی مفید برای  آنالیز مروموتور.: فهرستی از مایهاه6-4جدول 

 19 : عناصر سی  ماسخ دهنده به نور4-6جدول 

 11 : عناصر سی  ماسخ دهنده به هورمو 6-6جدول 

لیاز در گیاه های مکتات: عناصر سی  دیهر موجود در توالی مروموتوری ژ 9-6جدول 

 و برنج آرابیدومای 

11 

لیاز در ژنوم های مکتات: شماره دسترسی، نام عمومی و محل استقرار ژ 4-9جدول 

 آرابیدومای  تالیانا

13 

و   SignalP ،TMHMM ،TargetPلیاز  آرابیدومای  در مایهاه های مکتات: توالی6-9جدول 
Pfam 

51 

های توالی مروموتوری ژ ها در : عناصر سی  ماسخ دهنده به نور و تشداد آ 9 -9جدول 

 آرابیدومای   لیازمکتات

56 

 لیازهای مکتاتتوالی مروموتوری ژ در  هورمو : عناصر سی  ماسخ دهنده به 1-9جدول 

 آرابیدومای 

59 

 51 آرابیدومای   لیازهای مکتاتتوالی مروموتوری ژ در دیهر : عناصر سی  5-9جدول 

 AT3g09540-PLL1 55های هم بیا  ماتقیم با ژ  : لیات ژ  2-9جدول 

 AT3g55140-PLL2   52بیا  ماتقیم با ژ  های هم: لیات ژ 7-9جدول 

 AT5g09280-PLL3   57بیا  ماتقیم با ژ  های هم: لیات ژ 8-9جدول 

 AT1g11920-PLL6 58بیا  ماتقیم با ژ های هم: لیات ژ 3-9جدول 

 AT130350-PLL7 53بیا  ماتقیم با ژ  همهای : لیات ژ 41-6جدول 

 AT1g14420- PLL8 24بیا  ماتقیم با ژ  های هم: لیات ژ 44-9جدول 

 AT2g02720-PLL9 26بیا  ماتقیم با  ژ  های هم: لیات ژ 46-9جدول 

 AT3g01270-PLL10   29بیا  ماتقیم با  ژ  های هم: لیات ژ 49-9جدول 

 AT5g15110-PLL11 21بیا  ماتقیم با  ژ  های هم: لیات ژ 41-91جدول 

 AT5g04310-PLL12   25بیا  ماتقیم با  ژ  های هم: لیات ژ 45-9جدول 

 AT3g54920-PLL13 22بیا  ماتقیم با  ژ  های هم: لیات ژ 42-9جدول 

 AT5G55720-PLL14 22بیا  ماتقیم با  ژ  های هم: لیات ژ 47-9جدول 

 AT5G63180-PLL15 27بیا  ماتقیم با  ژ  های هملیات ژ : 48-9جدول 

 PLL16-AT1g67750 28بیا  ماتقیم با ژ  های هم: لیات ژ 43-9جدول 

 AT3G53190-PLL17 23بیا  ماتقیم با ژ  های هم: لیات ژ 61-9جدول 
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 AT3G27400-PLL18 71بیا  ماتقیم با ژ  های هم: لیات ژ 64-9جدول 

 AT4G24780-PLL19 74 بیا  ماتقیم با ژ  های هملیات ژ  :66-9جدول 

 AT3G07010-PLL20 76 بیا  ماتقیم با ژ  های هم: لیات ژ 69-9جدول 

 AT5G48900-PLL21 79بیا  ماتقیم با ژ  های هم: لیات ژ 61-9جدول 

 AT3G24670-PLL22 71بیا  ماتقیم با ژ  های هم: لیات ژ 65-9جدول 

 AT4G13210-PLL23 75بیا  ماتقیم با ژ  های هم: لیات ژ 62-9جدول 

 AT3g24230-PLL24 72بیا  ماتقیم با ژ  های هم: لیات ژ 67-9جدول 

 AT4G13710-PLL25 77بیا  ماتقیم با ژ  های هم: لیات ژ 68-9جدول 

 AT1G04680-PLL26 78بیا  ماتقیم با ژ  های هم: لیات ژ 63-9جدول 

تر احتمالی با استفاده از اطلاعات مایهاه بیا  ماتقیمها هم: ژ 91-9جدول 

Genevestigator  وPlantCARE . در گیاه آرابیدومای 

81 

 86 (.Oryza sativaلیاز در گیاه برنج )های مکتات: لیات ژ 94-9جدول

های ها در هریک از توالی: عناصر سی  ماسخ دهنده به نور و تشداد آ  96-9جدول 

 لیاز گیاه برنجهای مکتاتمروموتوری ژ 

89 

لیاز های مکتات: عناصر سی  ماسخ دهنده به هورمو  توالی مروموتوری ژ 99-9جدول 

 موجود در برنج

81 

 81 لیاز موجود در برنجهای مکتات: عناصر سی  دیهر توالی مروموتوری ژ 91-9جدول 

با ژ  بیا  ماتقیم های هم: لیات ژ 95-9جدول 
Os04g137100/LOC_Os04g05050 

85 

بیا  ماتقیم با ژ  های هم: لیات ژ 92-9جدول 
Os06g0583900/LOC_Os06g38510 

82 

بیا  ماتقیم با ژ  های هم: لیات ژ 97-9جدول 
Os06g0144200/LOC_Os06g0143800 

87 

  بیا  ماتقیم با ژ های هم: لیات ژ 98-9جدول 

Os02g0214400/LOC_Os02g12300 
88 

بیا  ماتقیم با ژ  های هم: لیات ژ 93-9جدول 
Os05g0293500/LOC_Os0522800 

83 

بیا  ماتقیم با ژ  های هم: لیات ژ 11-9جدول 
Os06g0144900/LOC_Os06g05260   

31 

 Os06g145100 31بیا  ماتقیم با ژ  های هم: لیات ژ 14-9جدول 

تر احتمالی با استفاده از اطلاعات مایهاه بیا  ماتقیمها همژ : 16-9جدول 

Genevestigator  وPlantCARE .در گیاه برنج 

34 

 لیاز در گیاه آرابیدومای های مکتاتدرصد یکاانی توالی مروتئینی ژ : 4جدول میوست 

 تالیانا

446 

 464 با آ . بیا های همو ژ  At3g09540- PLL1 : محل بیا  ژ 6جدول میوست 



 م

 

بیا  های همجفت باز باسدست ژ  4111: عناصر سی  موجود در توالی 9جدول میوست 

 آرابیدومای  تالیانا. درAt3g09540- PLL1 با ژ 

464 

 461 بیا  با آ .های همو ژ  At3g55140-PLL2: محل بیا  ژ  1جدول میوست 

بیا  های همباسدست ژ  بازجفت  4111: عناصر سی  موجود در توالی 5جدول میوست 

 در آرابیدومای  تالیانا . At3g55140-PLL2با ژ  

461 

 467 .بیا  با آ های همژ  وAt5g09280-PLL3 : محل بیا  ژ  2جدول میوست 

بیا  های همجفت باز باسدست ژ  4111: عناصر سی  موجود در توالی 7جدول میوست 

 آرابیدومای  تالیانا.در  At5g09280-PLL3با ژ  

468 

 494 .بیا  با آ های همژ  وAt1g11920-PLL6 : محل بیا  ژ  8جدول میوست 

بیا  های همجفت باز باسدست ژ  4111: عناصر سی  موجود در توالی 3جدول میوست 

 در آرابیدومای  تالیانا. At1g11920-PLL6با ژ  

494 

 491 .بیا  با آ های همو ژ  At1g30350-PLL7: محل بیا  ژ  41جدول میوست 

بیا  های همجفت باز باسدست ژ  4111: عناصر سی  موجود در توالی 44جدول میوست 

 در آرابیدومای  تالیانا  At1g30350-PLL7 با ژ 

495 

 493 بیا  با آ .های همو ژ  At1g14420-PLL8 : محل بیا  ژ 46جدول میوست 

-های همجفت باز  باسدست ژ   4111عناصر سی  موجود در توالی : 49جدول میوست 

 در آرابیدومای  تالیانا At1g14420-PLL8بیا  با ژ   

411 

 419 بیا  با آ های همو ژ  At2g02720-PLL9: محل بیا  ژ  41جدول میوست 

-های همجفت باز باسدست ژ   4111: عناصر سی  موجود در توالی 45جدول میوست 

 در آرابیدومای  تالیانا At2g02720-PLL9بیا  با ژ  

411 

 417 .بیا  با آ های همژ  وAt3g01270-PLL10 :  محل بیا  ژ  42جدول میوست 

بیا  های همجفت باز باسدست ژ  4111: عناصر سی  موجود در توالی 47جدول میوست 

 در آرابیدومای  تالیانا. At3g01270- PPL10 با ژ  

418 

 454 بیا  با آ .های همو ژ  At5g15110-PLL11: محل بیا  ژ  48جدول میوست 

بیا  با های همباسدست ژ  bp 4111: عناصر سی  موجود در توالی 43جدول میوست 

 آرابیدومای  تالیانا در At5g15110-PLL11ژ   

456 

 455 .با آ بیا  های همو ژ   At5g04310-PLL12: محل بیا  ژ  61جدول میوست 

-های همجفت باز باسدست ژ  4111: عناصر سی  موجود در توالی 64جدول میوست 

 در آرابیدومای  تالیانا. AT5G04310-PPL12بیا  با ژ  

455 

 458 . بیا  با آ های همو ژ  At3g54920-PLL13: محل بیا  ژ  66جدول میوست 

بیا  های همجفت باز باسدست ژ  4111: عناصر سی  موجود در توالی 69جدول میوست 

 در آرابیدومای  تالیانا At3g54920-PLL13با ژ  

458 



                                                            

  

 

 424 بیا  با آ های همژ  وAt5g57720-PLL14 : محل بیا  ژ  61جدول میوست 

-های همجفت باز باسدست ژ   4111: عناصر سی  موجود در توالی 65جدول میوست 

 رابیدومای  تالیانادر آ  AT5g55720-PLL14ژ بیا  با 

424 

 421 بیا  با آ های همو ژ  At5g63180-PLL15: محل بیا  ژ  62جدول میوست 

-های همجفت باز باسدست ژ  4111: عناصر سی  موجود در توالی 67جدول میوست 

 در آرابیدومای  تالیانا. At5g63180-PLL15  ژ بیا  با 

425 

 428 بیا  با آ های همو ژ  At1g67750-PLL16بیا  ژ  : محل 68جدول میوست 

بیا  های همجفت باز باسدست ژ  4111: عناصر سی  موجود در توالی 63جدول میوست 

 در آرابیدومای  تالیانا. At1g67750-PLL16ژ  با 

428 

 474 بیا  با آ .های همژ  و At3g53190-PLL17بیا  ژ  : محل 91جدول میوست 

بیا  های همجفت باز باسدست ژ 4111: عناصر سی  موجود در توالی 94جدول میوست 

 آرابیدومای  تالیانا درAt3g53190-PLL17   با ژ

474 

 471 .بیا  با آ هم هایو ژ  At3g27400-PLL18محل بیا  ژ  : 96جدول میوست 

بیا  های همجفت باز باسدست ژ  4111: عناصر سی  موجود در توالی 99جدول میوست 

 در آرابیدومای  تالیانا At3g27400-PLL18 با ژ  

471 

 477 بیا  با آ .های همو ژ  At4g24780-PLL19محل بیا  ژ  : 91جدول میوست 

بیا  های همجفت باز باسدست ژ  4111: عناصر سی  موجود در توالی 95جدول میوست 

 تالیانا. آرابیدومای  در AT4g24780-PLL19 با ژ 

477 

 481 بیا  با آ .هم هایو ژ  At3g07010-PLL20: محل بیا  ژ  92جدول میوست 

بیا  های همجفت باز باسدست ژ  4111: عناصر سی  موجود در توالی 97جدول میوست 

 در آرابیدومای  تالیانا. At3g07010-PLL20 با ژ   

484 

 481 بیا  با آ .هم هایژ  و At5g48900-PLL21  : محل بیا  ژ 98جدول میوست 

بیا  های همجفت باز باسدست ژ  4111: عناصر سی  موجود در توالی 93جدول میوست 

 تالیانادر آرابیدومای   AT5g48900با ژ  

481 

 487 .بیا  با آ های همژ  وAt3g24670-PLL22 : محل بیا  ژ  11جدول میوست 

بیا  های همجفت باز باسدست ژ  4111: عناصر سی  موجود در توالی 14جدول میوست 

 آرابیدومای  تالیانا در At3g24670 با ژ  

487 

 431 بیا  با آ همهای ژ و At4g13210-PLL23  ژ  :  محل بیا  16جدول میوست 

بیا  های همجفت باز باسدست ژ 4111: عناصر سی  موجود در توالی 19جدول میوست 

 تالیانا آرابیدومای  درAt4g13210-PLL23  ژ  با 

431 

 439 بیا  با آ های همژ  وAt3g24230-PLL24 : محل بیا  ژ  11جدول میوست 



 س

 

بیا  های همجفت باز باسدست ژ  4111: عناصر سی  موجود در توالی 15جدول میوست 

 تالیانا در آرابیدومای  At3g24230-PLL24 ژ   با 

439 

 432 .بیا  با آ هم هایژ  و At4g13710-PLL25بیا  ژ  : محل 12جدول میوست 

بیا  های همجفت باز باسدست ژ  4111: عناصر سی  موجود در توالی 17جدول میوست 

 در آرابیدومای  تالیانا At4g13710-PLL25     با ژ 

432 

 433 بیا  با آ هم هایژ  و At1g04680-PLL26: محل بیا  ژ  18جدول میوست 

-های همباسدست ژ  جفت باز  4111عناصر سی  موجود در توالی  :13جدول میوست 

 آرابیدومای  تالیانا در At1g04680-PLL26ژ  بیا  با 

433 

 611 لیاز در گیاه برنجهای مکتات: درصد یکاانی توالی مروتئینی ژ 51جدول میوست 

 619 بیا  با آ هم هایژ  و Os04g137100محل بیا  ژ   :54جدول میوست 

-های همجفت باز باسدست ژ  4111: عناصر سی  موجود در توالی 56جدول میوست 

 برنج در Os04g0137100 /LOC-os04g05050بیا  با ژ   

619 

 615 بیا  با آ هم هایژ  و Os06g0583900 :  محل بیا  ژ  59جدول میوست 

-های همباسدست ژ جفت باز  4111: عناصر سی  موجود در توالی 51جدول میوست 

 Os06g38510/LOC-Os06g38520 بیا  با ژ  

612 

 613 بیا  با آ های همژ  و Os06g0144200: محل بیا  ژ  55جدول میوست 

بیا  های همجفت باز باسدست ژ  4111: عناصر سی  موجود در توالی 52میوست جدول 

 .Os06g0144200 /LOC-Os06g05209با ژ  

613 

-های همژ  و.Os02g0214400 /LOC-Os02g12300: محل بیا  ژ  57جدول میوست 

 بیا  با آ 

646 

بیا  های همباسدست ژ جفت باز  4111: عناصر سی  موجود در توالی 58جدول میوست 

 .Os02g0214400 /LOC-Os02g12300با ژ  

646 

بیا  با های همژ  و Os05g0293500 /LOC-Os05g22800: محل بیا  ژ  53جدول 

 .آ 

645 

بیا  های همجفت باز باسدست ژ  4111: عناصر سی  موجود در توالی 21جدول میوست 

 .Os05g0293500 /LOC-Os05g22800با ژ  

645 

-های همژ و  Os06g0144900/ LOC-os06g05260 : محل بیا  ژ  24جدول میوست 

 .بیا  با آ 

648 

بیا  های همجفت باز باسدست ژ  4111د در توالی : عناصر سی  موجو26جدول میوست 

 Os06g0144900/ LOC-os06g05260با ژ  

648 

 Os06g0145100 661بیا  با ژ  های هم: محل بیا  ژ 29جدول میوست 
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 صفحه هافهرست شکل

 2 : ساختار مولکولی دیواره سلولی اولیه در گیاها .4-4شکل

 2 تیپ دیواره سلولی 6بین های ساختاری : تفاوت6-4شکل 

 46 : ساختار مکتین.9-4شکل

توسط مکانیام  α-1,4-polygalacturonic acidتصویر هندسی برش میوند  1-4شکل 

 .βحبف 

46 

 98 لیازبیا  با آنزیم مکتاتهای هم: نمودار مراحل بررسی بیوانفورماتیکی ژ 4-6شکل 

 13 لیاز در ژنوم آرابیدومای  تالیاناهای مکتات: نقشه کروموزومی ژ 4-9شکل 

لیاز آرابیدومای  و مقایاه آنها های مبتلا مکتات: درختچه فیلوژنی برای ژ 6-9شکل 

 با یکدیهر.

54 

 86 لیاز در برنج.های مکتاتنقشه کروموزومی ژ : 9-9شکل 

 89 لیاز برنجهای مکتات: درختچه فیلوژنی برای ژ 1-9شکل 

لیاز و برنج و مقایاه آنها با های مبتلا مکتاتدرختچه فیلوژنی برای ژ : 5-9شکل 

 یکدیهر

39 

 449 لیاز آرابیدومای .های مکتاتمحل برای ژ  19: نمودار میزا  بیا  در 4شکل میوست 

 At3g09540-PLL1 443بیا  ژ  های هم: شبکه ژ 6شکل میوست 

 443 و ژ  های هم بیا  با آ  At3g09540-PLL1: نقشه کروموزومی ژ  9شکل میوست 

 At3g09540-PLL1. 461محل برای ژ   19: نمودار میزا  بیا  در 1شکل میوست 

های و ژ  At3g09540-PLL1:  درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ  5شکل میوست 

 بیا  با آ .هم

464 

 At3g55140-PLL2 466بیا  ژ  های هم: شبکه ژ 2شکل میوست 

 466 و ژ  های هم بیا  با آ   At3g55140-PLL2: نقشه کروموزومی ژ  7شکل میوست 

 At3g55140-PLL2. 469محل برای ژ   19:  نمودار میزا  بیا  در 8شکل میوست 

های و ژ  At3g55140-PLL2: درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ  3 شکل میوست

 بیا  با آ . هم

461 

 At5g09280-PLL3   465بیا  ژ  های همکه ژ شب 41شکل میوست 

 465 و ژ  های هم بیا  با آ .  At5g09280-PLL3: نقشه کروموزومی ژ  44شکل میوست 

 At5g09280-PLL3. 462محل برای ژ   19: نمودار میزا  بیا  در 46شکل میوست 

-ژ  وAt5g09280-PLL3 : درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ  49شکل میوست 

 بیا  با آ .های هم

467 

 PLL6-AT1g11920 463: شبکه ژنهای هم بیا  ژ  41شکل میوست 



 ف

 

 463 هم بیا  با آ  و ژ  های AT1g11920-PLL6 ژ کروموزومی : نقشه 45شکل میوست 

 At1g11920-PLL6. 491 محل برای ژ   19: نمودار میزا  بیا  در 42شکل میوست 

-و ژ  At1g11920-PLL6: درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ  47شکل میوست 

 بیا  با آ . های هم

494 

 At130350-PLL7 496بیا  ژ  های هم: شبکه ژ 48شکل میوست 

 496 ژ  های هم بیا  با آ  و At130350-PLL7: نقشه کروموزومی ژ  43شکل میوست 

 At1g30350-PLL7. 499محل برای  19: نمودار میزا  بیا  در 61شکل میوست 

های ژ  و At1g30350-PLL7: درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ  64شکل میوست 

 بیا  با آ . هم

491 

 At1g14420-PLL8 492بیا  ژ  های هم: شبکه ژ 66شکل میوست 

 492 بیا  با آ های همژ  و At1g14420- PLL8: نقشه کروموزومی ژ  69شکل میوست 

 At1g14420-PLL8. 497 محل برای ژ   19:  نمودار میزا  بیا  در 61شکل میوست 

-ژ و  At1g14420-PLL8: درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ  65شکل میوست 

 بیا  با آ .های هم

493 

 At2g02720-PLL9 414بیا  ژ  های هم: شبکه ژ 62شکل میوست 

 414 بیا  با آ هم هایژ  وAt2g02720-PLL9 ژن : نقشه کروموزومی 67شکل میوست 

 At2g02720-PLL9. 416محل برای ژ   19: نمودار میزا  بیا  در 68شکل میوست 

های ژ و At2g02720-PLL9  : درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ 63شکل میوست 

 بیا  با آ . هم

419 

 At3g01270-PLL10 415بیا  ژ  های هم: شبکه ژ 91شکل میوست 

 415 بیا  با آ های همژ  وAt3g01270-PLL10 : نقشه کروموزومی ژ  94شکل میوست 

 At3g01270-PLL10. 412محل برای ژ   19: نمودار میزا  بیا  در 96شکل میوست 

-ژ و At3g01270-PLL10  ژ : درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری 99شکل میوست 

 بیا  با آ .های هم

417 

 At5g15110-PLL11 413    ژ بیاهای هم: شبکه ژ 91شکل میوست 

 413 بیا  با آ های همژ و At5g15110-PLL11  ژ : نقشه کروموزومی 95شکل میوست 

 At5g15110-PLL11. 451محل برای ژ   19: نمودار میزا  بیا  در 92شکل میوست 

-ژ و At5g15110-PLL11  ژ  : درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری97شکل میوست 

 بیا  با آ . های هم

454 

 At5g04310-PLL12   459بیا  ژ  های هم: شبکه ژ 98شکل میوست 

 459 بیا  با آ .های همو ژ   At5g04310-PLL12: نقشه کروموزومی ژ  93شکل میوست 

 At5g04310-PLL12. 451محل برای ژ   19: نمودار میزا  بیا  در 11شکل میوست 
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-ژ  وAt5g04310-PLL12 : درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ  14شکل میوست 

 بیا  با آ . هم های

455 

 At3g54920-PLL13   452بیا  ژ های هم: شبکه ژ 16شکل میوست 

  بیا  با آ .های همژ  و  At3g54920-PLL13نقشه کروموزومی ژ  : 19شکل میوست 

 At3g54920-PLL13. 457 محل برای ژ  19: نمودار میزا  بیا  در 11شکل میوست 

-ژ  وAt3g54920-PLL13 : درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ  15شکل میوست 

 بیا  با آ . های هم

458 

 At5g55720-PLL14   453بیا  ژ  های هم: شبکه ژ 12شکل میوست 

 453 بیا  با آ .های همژ  و At5g55720-PLL14 : نقشه کروموزومی ژ  17شکل میوست 

 At5g55720-PLL14. 421محل برای ژ   19: نمودار میزا  بیا  در 18شکل میوست 

-و ژ  At5g55720-PLL14: درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ  13شکل میوست 

 بیا  با آ . های هم

424 

 At5g63180-PLL15 426بیا  ژ های هم: شبکه ژ 51شکل میوست 

 426 بیا  با آ های همو ژ  At5g63180-PLL15: نقشه کروموزومی ژ  54شکل میوست 

 AT5G63180-PLL15. 429محل برای ژ   19: نمودار میزا  بیا  در 56شکل میوست 

-ژ و  At5g63180-PLL15: درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ  59شکل میوست 

 بیا  با آ . های هم

421 

 At1g67750-PLL16 422بیا  ژ  های هم: شبکه ژ 51شکل میوست 

 422 و ژ  های هم بیا  با آ  At1g67750- PLL16: نقشه کروموزومی ژ  55شکل میوست 

 At1g67750-PLL16 427محل برای ژ   19: نمودار میزا  بیا  در 52شکل میوست 

-ژ  وAt1g67750-PLL16 : درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ  57شکل میوست 

 بیا  با آ .های هم

428 

 At3g53190-PLL17 423بیا  ژ  های هم: شبکه ژ 58شکل میوست 

 423 و ژ  های هم بیا  با آ . At3g53190-PLL17: نقشه کروموزومی ژ  53شکل میوست 

 At3g53190-PLL17. 471محل برای ژ   19: نمودار میزا  بیا  در 21شکل میوست 

-و ژ  At3g53190-PLL17: درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ  24شکل میوست 

 بیا  با آ . های هم

474 

 At3g27400-PLL18 476بیا  ژ  های هم: شبکه ژ 26شکل میوست 

 476 و ژ  های هم بیا  با آ  At3g27400-PLL18 : نقشه کروموزومی ژ 29شکل میوست 

 At3g27400-PLL18. 479محل برای ژ   19: نمودار میزا  بیا  در 21شکل میوست 

-و ژ At3g27400-PLL18 : درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ  25شکل میوست 

 بیا  با آ .هم های

471 



 ق

 

 At4g24780-PLL19  475بیا  ژ  های هم: شبکه ژ 22شکل میوست 

 475 بیا  با آ های همو ژ  At4g24780-PLL19: نقشه کروموزومی ژ  27شکل میوست 

 At4g24780-PLL19. 472محل برای ژ   19: نمودار میزا  بیا  در 28شکل میوست 

-ژ  وAt4g24780-PLL19 : درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ  23شکل میوست 

 بیا  با آ . های هم

477 

 At3g07010-PLL20 478بیا  ژ  های هم: شبکه ژ 71شکل میوست 

 478 بیا  با آ .های همو ژ  At3g07010-PLL20: نقشه کروموزومی ژ  74 شکل میوست

 At3g07010-PLL20. 473محل برای ژ   19: نمودار میزا  بیا  در 76شکل میوست 

-و ژ  At3g07010-PLL20: درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ  79شکل میوست 

 بیا  با آ .  های هم

481 

 At5g48900-PLL21 486بیا  ژ  های هم: شبکه ژ 71شکل میوست 

 486 بیا  با آ های همو ژ  At5g48900-PLL21: نقشه کروموزومی ژ  75شکل میوست 

 At5g48900-PLL21 489.محل برای ژ   19: نمودار میزا  بیا  در 72شکل میوست 

-ژ و At5g48900-PLL21 : درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ  77شکل میوست 

 آ .  بیا  با های هم

481 

 At3g24670-PLL22 485بیا  ژ  های هم: شبکه ژ 78شکل میوست 

 485 بیا  با آ .های همو ژ  At3g24670-PLL22: نقشه کروموزومی ژ  73شکل میوست 

 At3g24670-PLL22 482.محل برای ژ   19: نمودار میزا  بیا  در 81شکل میوست 

-و ژ  At3g24670-PLL22: درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ  84شکل میوست 

 بیا  با آ .های هم

487 

 PLL23-At4g13210 488 بیا  ماتقیم با ژ های هم: شبکه ژ 86شکل میوست 

 488 بیا  با آ .های همو ژ  At4g13210-PLL23: نقشه کروموزومی ژ  89شکل میوست 

 At4g13210-PLL23. 483محل برای ژ   19: نمودار میزا  بیا  در 81شکل میوست 

-ژ و At4g13210-PLL23 : درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ  85شکل میوست 

 بیا  با آ .  های هم

431 

 At3g24230-PLL24 434بیا  با ژ  های هم: شبکه ژ 82شکل میوست 

 434 بیا  با آ های همو ژ  At3g24230-PLL24: نقشه کروموزومی ژ  87شکل میوست 

 At3g24230-PLL24. 436محل برای ژ   19: نمودار میزا  بیا  در 88شکل میوست 

-ژ و At3g24230-PLL24 : درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ  83شکل میوست 

 بیا  با آ .  های هم

439 

 At4g13710-PLL25 431بیا  با ژ  های هم: شبکه ژ 31شکل میوست 

 431 بیا  با آ .های همو ژ  At4g13710-PLL25: نقشه کروموزومی ژ  34شکل میوست 



                                                            

 ر

 

 At4g13710-PLL25. 435محل برای ژ   19: نمودار میزا  بیا  در 36شکل میوست 

-و ژ At4g13710-PLL25 ژ  مروموتوری : درختچه فیلوژنتیکی توالی 39شکل میوست 

 بیا  با آ .  هم های

432 

 At1g04680-PLL26 437بیا  با ژ  های هم: شبکه ژ 31شکل میوست 

 437 بیا  با آ های همو ژ  At1g04680-PLL26 : نقشه کروموزومی ژ 35شکل میوست 

 At1g04680-PLL26. 438محل برای ژ   19: نمودار میزا  بیا  در 32شکل میوست 

-ژ  وAt1g04680-PLL26 : درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ  37شکل میوست 

 بیا  با آ .های هم

433 

 611 لیاز برنج.  های مکتاتمحل برای ژ  42: نمودار میزا  بیا  در 38شکل میوست 

 Os04g0137100/LOC_Os04g05050  614بیا  ژ  های هم: شبکه ژ 33شکل میوست 

-ژ  و Os04g0137100/LOC_Os04g05050: نقشه کروموزومی ژ  411شکل میوست 

 بیا  ماتقیم با آ  های هم

614 

بیا  با ژ  های هم: نمودار میزا  بیا  ژ 414شکل میوست 
Os04g137100/LOC_Os04g05050  

616 

: درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ  416شکل میوست 

Os04g137100/LOC_Os04g05050  آ .بیا  با های همو ژ 

619 

 Os06g0583900/ LOC-Os06g38510 611بیا  ژ  همهای : شبکه ژ 419شکل میوست 

-ژ و Os06g0583900/ LOC-os06g38510کروموزومی ژ  : نقشه 411شکل میوست 

 بیا  ماتقیم با آ .های هم

611 

بیا  با ژ  های هم: نمودار میزا  بیا  ژ 415شکل میوست 

Os06g0583900/LOC_Os06g38510  های مبتلا. مکادر 

615 

: درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ  412شکل میوست 

Os06g0583900/LOC_Os06g38510 بیا  با آ .های همو ژ 

612 

 Os06g0144200/ LOC-Os06g05209 617ژ  بیا  های هم: شبکه ژ 417شکل میوست 

-و ژ  Os06g0144200/ LOC-Os06g05209: نقشه کروموزومی ژ  418شکل میوست 

 بیا  ماتقیم با آ .هم های

617 

 بیا  با ژ  های هم: نمودار میزا  بیا  ژ 413شکل 

Os06g0144200/LOC_Os06g0143800  های مبتلادر مکا 

618 

ژ  : درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری 441شکل میوست 

Os06g0144200/LOC_Os06g0143800  آ بیا  با هم هایو ژ 

613 

 Os02g0214400 /LOC-os02g12300 641بیا  ژ  های هم: شبکه ژ 444شکل میوست 

-ژ  و Os02g0214400 /LOC-os02g12300: نقشه کروموزومی ژ  446شکل میوست 

 بیا  ماتقیم با آ .های هم

641 

http://rice.plantbiology.msu.edu/cgi-bin/ORF_infopage.cgi?orf=LOC_Os04g05050
http://rice.plantbiology.msu.edu/cgi-bin/ORF_infopage.cgi?orf=LOC_Os04g05050
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 بیا  با ژ  های هم: نمودار میزا  بیا  ژ 449شکل میوست 

Os02g0214400/LOC_Os02g12300 
644 

های و ژ  Os02g0214400: درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ  441شکل میوست 

 بیا  با آ .هم

646 

 Os05g0293500/LOC-Os05g22800  649 بیا  ژ های هم: شبکه ژ 445شکل میوست 

-و ژ  Os05g0293500/LOC-Os05g22800: نقشه کروموزومی ژ  442شکل میوست 

 . بیا  ماتقیم با آ های هم

649 

-Os05g0293500/LOCبیا  با ژ  های هم: نمودار میزا  بیا  ژ 447شکل میوست 

Os05g22800 
641 

-Os05g0293500/LOC: درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ  448شکل میوست 

Os05g22800  بیا  با آ .های همو ژ 

645 

 Os06g0144900/ LOC-os06g05260 642بیا  ژ  های همژ  : شبکه443شکل میوست 

-ژ  وOs06g0144900/ LOC-os06g05260: نقشه کروموزومی ژ  461شکل میوست 

 بیا  ماتقیم با آ  .های هم

642 

بیا  با ژ  های همژ  : نمودار میزا  بیا 464شکل میوست 
Os06g0144900/LOC_Os06g05260  

647 

: درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ  466شکل میوست 

Os06g0144900/LOC_Os06g05260  بیا  با آ .های همو ژ 

648 

 Os06g0145100  643بیا  ژ  های هم: شبکه ژ 469شکل میوست 

های در مکا  Os06g145100بیا  با ژ  های هم: نمودار میزا  بیا  ژ 461شکل میوست 

 مبتلا

643 
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 هایمرتبط با آنها در بانک اند و اطلاعاتیابی شییدهها توالیبه بشد تشداد زیادی از ژنوم 6111از سییال 

سییال اخیر در زمینه افزود  میزا  اطلاعات  45های عظیم در اطلاعاتی ذخیره شییده اسییت. میشییرفت

های ژنومیکی مبتلا، های بیا  ژ  در مایهاهها و دادههای ژ ، با تجمع سییریع توالیتوالی درو  بانک

گرفته است )دی آگاستینا و همکارا ،  های جدید شیتاب یابی به اطلاعات ژ کشیا، نوآوری و دسیت  

های توا  این اطلاعات خام را فرآوری نمود و در قالب مدل(. سیییئوال این اسیییت که چهونه می6115

داری از زیایت شناسی ارائه داد  ماسخ به این سوال درک نابتا صحیحی از سلول و روابط بین  مشنی

های تواند در عرصیییه کشیییاورزی و برنامه ریزیینماید که مسیییلولی در جاندارا  مبتلا را ایجاد می

مدیریت ژ  برای اصلاح نباتات، دام و آبزیا  نقش موثری را ایفا نماید و بیوانفورماتیک ابزار سزم را در 

ای هآوری و تفایر دادهآورد. بیوانفورماتیک در مشیتیبانی از علوم زیاتی به جمع این راسیتا فراهم می 

ها و سییاختارهای های نوکلئوتیدی و آمینواسیییدی، دوماینها در قالب توالیدادهمردازد. این مرتبط می

نظر به  (.6116باشد )چاوس، در ماییرهای متابولیکی و بیوشییمیایی می   مروتئینی و الهوهای بیا  ژ 

لیازها در تجزیه و بشضیا تیییر دیواره سیلولی گیاها  در مراحل مبتلا رشد و نمو گیاه و   نقش مکتات

 بیا های همکاربرد آ  در کشیاورزی و صینایع مبتلا در این مایا  نامه برآ  شدیم که به مطالشه ژ   

ا هی ژنی در دو گیاه آرابیدومایی  و برنج بپردازیم تا درک درسیتی از اشتراکات و تفاوت  این خانواده

لیازها نیز د مکتاتدر خو 4زایی و یا بیا  بیش از اندازهحاصیل آید. اگرچه اطلاعاتی در خصوژ جهش 

آید علاوه بر ها حاصیییل میبیا  این ژ های همتوا  با شیییناختی که از ژ وجود ندارد با این همه می

د های هدفمند ماننبیا  نیز بپردازیم و آثار ناشی از آ  را در برنامههای هملیازها به تیییر در ژ مکتات

های بیوانفورماتیکی و آنالیز با اسییتفاده از روشهای زیاییتی بررسییی کنیم. این مطالشه تولید سییوخت

بیا  با آنها در آرابیدومایییی  و برنج صیییورت گرفته های هملیاز و ژ های مکتاتتوالی و عملکرد ژ 

                                                 
4 - Overexpression 
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ر بوته د گردد که نتایج حاصل از چنین دست مطالشات در آینده بایداست. در اینجا  این نکته تاکید می

  آزمایی گردد.یآزمایش گباشته شود تا راست

 شناسی گیاه آرابیدوپسیس تالیانا و برنج ای بر گیاهمقدمه -1-1

با ژنوم  Brassicaceaeده به خانوا، متشلق ایدولپه، سیییاله گیاهی یک 4آرابییدومایییی  تالیانا 

اند به عنوا  جفت کروموزوم تقایم شده 5ژ  که در  65111میلیو  جفت باز( و  465-441کوچک )

رنج گیرد و بای در مطالشات ژنتیکی و زیایت سلولی و مولکولی مورد استفاده قرار می دولپهگیاه مدل 

(Oryza sativaگیاهی تک )هزار ژ ، محصییول زراعی مهم با اندازه  91جفت کروموزوم و  46ای با لپه

ه برد ای ناملپهژنوم نایییبتا کوچکی در مقایایییه با غلات دیهر اسیییت و از آ  به عنوا  گیاه مدل تک

های رشییدی متمایز اسییت. ای مدل آرابیدوماییی  تالیانا در بایییاری از جنبهشییود و از گیاه دولپهمی

ای خیلی کوچکتر از برنج ) به ترتیب اگرچه ژنوم آرابیدومای ، به عنوا  یک مدل برای گیاها  دولپه

ا به اشییتراک درصیید( ر 77-55های همولوگ )( اسییت، هر دوگونه تشداد زیادی ژ Mb 161و  445

 (. 6117و استرک و همکارا ،  6115گبارند )واندمل و همکارا ، می

 دیواره سلولی گیاهی -1-2

تنوع مورفولوژیکی گیاها  گلدار بازتابی از تنوع سلول )با شکل و نقش خاژ( است در این بین 

ی از دیواره ناش دیواره سیلولی محاه بر هر سیلول نقش کلیدی در رشد و تمایز سلولی دارد و بیوسنتز  

 دیواره سلول گیاهی(. 4339و کارمیتا و گیبیوت،  4334فشالیت چندین هزار ژ  است )مکن و روبرتز، 

 ولزسلمل ساکاریدها شا. ملیتاس مروتئینو  سیاکارید ملیسیاختمانی چند سیه از جن    (،4-4)شیکل 

ای قندی موسوم به )همی سلولز( است که در باتر ژله 6سیاکاریدهای شیبکه  و ملی ملیمری از گلوکز()

ببش  9دیواره سییلولی گیاهی از اند. فتهگرترکیبات مکتیکی )ملیمری از گاسکتوورونیک اسییید( جای

                                                 
           4 - Arabidopsis thaliana 

6 - Matrix polysaccharides 

http://fa.wikipedia.org/wiki/%D9%BE%D9%84%DB%8C%E2%80%8C%D8%B3%D8%A7%DA%A9%D8%A7%D8%B1%DB%8C%D8%AF
http://fa.wikipedia.org/wiki/%D9%BE%D8%B1%D9%88%D8%AA%D8%A6%DB%8C%D9%86
http://fa.wikipedia.org/wiki/%D9%BE%D8%B1%D9%88%D8%AA%D8%A6%DB%8C%D9%86
http://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%B3%D9%84%D9%88%D9%84%D8%B2
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اسییت. در سیه میانی سییلولز تشییکیل شییده  9و دیواره سییلولی ثانویه 6دیواره سییلولی اولیه ،4سیه میانی

میتا باشد )کارمروتئینی میکمتری وجود دارد. دیواره اولیه حاوی مقادیر کمتری از مواد محلول و گلیکو

های سییلولز، لیهنین و گلیکومروتئین اره سییلولی ثانویه از رشییته (، در حالی که دیو4339و گیبیوت، 

سیاخته شده است. دیواره سلولی با توجه به ساختار شیمیایی اجزای تشکیل دهنده، مشماری و فرآیند  

 (.4332شوند)کارمیتا، بندی میطبقه  IIو تیپ  I1گروه بزرگ تیپ  6ساخت در 

(. این دیواره در 6-4دارند )شیییکل  Iآرابییدومایییی  و بیشیییتر نهیاندانها  دیواره اولیه تیپ   

هایی دارای مقدار ماییاوی سییلولز و زایلوگلوکا   non-commelinoid های ایلپهها و در تکایدولپه

و  2هاگلوکومانا  5هااز مقادیر متنوعی از آرابینوزایلن سیییاکیاریدهای شیییبکه اسیییت کیه بیا دیهر ملی  

در  8زایلوگلوکا –دهند. چارچوب سیییلولز مجموعا این دیواره را شیییکل می 7هیا گیاسکتوگلوکومیانیا    

ای مکتین قرار دارد که خواژ فیزیولوژیکی مبتلفی ای در باتر ژلهدر گیاها  دولپه Iهای تیپ دیواره

ویلات  و همکارا ، کند )را میاننید تبلبیل دیواره، چهیالی بار و فاصیییله میکروفیبریل را کنترل می    

های ساختاری در تشامل با مکتین نیز مشاهده ساکاریدی، مروتئینهای ملی(. در کنار این زنجیره6114

و کاساب،  4339سیاکاریدی میوند برقرار سازند )شووالتر،  توانند با هم و با شیبکه ملی شیوند که می می

وجود  Poaccaeشیییامل غلات خانواده  Commelinoidهای ایلپهتنها در تک II(. دیواره تییپ  4338

شیییود. زایلوگلوکا  کمتری یافت می II، در دیواره تییپ  I(. برخلاف دیواره تییپ  6-4دارد )شیییکیل  

مکتین کمتر و مقدار بیشیییتری فنیل  II، دیواره تیپ Iدرمقیایایییه بیا فراوانی مکتین در دیواره تیپ   

 (.4339یاما و همکارا ، مرومانوئید )لیهنین( دارد )لی

(، و انتشییار اطلاعات توالی آ  همراه با کامل شیید  Oryza sativaبا تکمیل توالی ژنومی برنج )

                                                 
4 - Middle lamella                5 - Arabinoxylas 

6 - Primary cell wall             6 - Glucomanans                  

9 - Secondary cell wall         7 - Galactoglucomanans 

1 - type I                                8 - cellulose 
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های مربوه به ، اولین فرصییت مقایاییه کامل اجزای ژ Arabidopsis thalianaمایهاه اطلاعات ژنومی 

با توجه به دیواره  کلاس مجزا از گیاها  گلدار فراهم شد. درنتیجه مطالشه این دو حد 6دیواره سلولی 

های موجود در سییاختار و فرآیندهای بیوسیینتز و تجزیه آ  را در ها و شییباهتتواند تفاوتسییلولی می

 96های مربوه به دیواره سلولی را در (، ژ 6111تانی )شیهای مبتلا نشا  دهد. یوکویاما و نیبافت

 به آنها را رسم نمودند. با استفاده از اینبندی کردند و درختچه فیلوژنتیکی مربوه خانواده ژنی تقایم

های منحصر به فرد خاژ بین آرابیدومای  و برنج توانیم به طور فیلوژنی به مقایاه ژ ها ما میداده

گروه گیاهی در واقع انشکاس  6بپردازیم. این مطالشه نشا  داد که تفاوت در مشماری دیواره سلولی در 

های گیاهی اسیت )یوکویاما و نیشیتانی،  دیواره سیلولی گونه  4ر مویاییهای ژنی منفرد درگیر دخانواده

ها هنوز هم های دیواره سییلولی باعث شییده اسییت که برخی ژ (. میچیدگی شییبکه کربوهیدرات6111

(، با هدف 6118های بیوانفورماتیکی شییناخته نشییوند. هانایین و همکارا  ) حتی با اسییتفاده از روش

های مبتلا بیوانفورماتیکی اقدام ( ناشییناخته به روشGT) 6تراناییفرازهای گلیکوسیییلشییناسییایی ژ 

توالی مروتئینی کاندیدا شد که در میا   451ها با هم، منجر به شناسایی بیش از نمودند که این روش

و  9(. واکار6118ترانافراز در نظر گرفته شدند )هانان و همکارا  توالی به عنوا  گلیکوسیل 61نها آ

ور ترانایفرازهای مشه (، با اسیتفاده از روش بیوانفورماتیکی به شیناسیایی گلیکوسییل    6146  )همکارا

 ( در گیاه آرابیدومای  و برنج مرداختند. RG-II) IIدرگیر در بیوسنتر رامنوگاسکترونا  

 CAZy1توالی در مایهاه  41در حال حاضیییر  GTsتوالی  62براسیییاس نتیایج این بررسیییی از  

(http://www.cazy.org ، (، طبقه بندی شییده اسییت )وکاییر و همکارا ،  6141( )سمبارد و همکارا

لیازها، با جزییات بیشتری ساختار های خانواده مکتاتنامه با آنزیم(. در ادامه نظر به ارتباه مایا 6146

                                                 
4 - Dynamic 

6 - Glycosyltransferases (GTs) 

9 - Voxeur 

سین در دسترس بصورت آ Carbohydrate-Active Enzymes (CAZy; http://www.cazy.org ) مایهاه 1-

 باشد.ها میهای درگیر در سنتز، متابولیام و انتقال کربوهیدراتبندی آنزیمشود. این مایهاه شامل طبقهبروز می و به طور مداوم

http://www.cazy.org/
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 دهیم.مولکولی ترکیبات مکتیکی را مورد مطالشه قرار می

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

مرهای سیاختاری )سلولز، همی سلولز و مکتین( در آ  نشا   سیلولی در گیاها . ملی : سیاختار مولکولی دیواره  4-4شیکل 

ببش: سیه  9ها است و از ساکاریدها و مروتئینداده شیده اسیت. دیواره سیلولی گیاهی، ساختمانی چند سیه از جن  ملی   

-http://study.com/academy/lesson/plant-cellمیانی، دیواره سیلولی اولیه و دیواره سیلولی ثانویه تشیکیل شده است. )   

wall-function-structure-composition.html) 

 

cellulose microfibril  
xyloglucan 

homogalaturonan 

extensin 

glucuronoarabinoxylan 

phenylpropanoids 

β-glucan 

rhamnogalacturonan 
xyloglucan 

arabinogalactan protein 
rhamnogalacturonan 

تیپ دیواره سیلولی در گیاها  مدل آرابیدوماییی  و برنج براساس   6های سیاختاری بین  : تفاوت6-4شیکل  

 (.6111مدل کارمیتا و مک کن )باچانا  و همکارا ، 

 

Type I wall 

(Arabidopsis thaliana) 

Type II wall 

(Oryza sativa) 
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 پکتین  -1-3

مکتین جزء اصیییلی دیواره سیییلولی اولییه گییاهیا  اسیییت و همراه با مواد مکتینی دیهر، ملی     

دهد که به عنوا  ببشییی از سیه میانی دیواره سییلولی موجب ای را تشییکیل میهای میچیدهسییاکارید

ی اییبندگشییوند و در مقاومت مکانیکی و خواژ فیزیکی دیواره اولیه، چهای گیاه میاسییتحکام بافت

؛ ویلات  و 6114ها و مورفوژنز مشییارکت دارد )ریلی و همکارا ، داخل سییلولی، دفاع در برابر ماتوژ 

سییاکاریدی با زنجیره مرهای ملیای از ملیها دسییته(. مکتین6113و کافال و موهنن،  6114همکارا ، 

، 6هاهاییتند که شییامل هموگاسکتورونا   α-4→1با میوند  4خطی از واحدهای گاسکتورونیک اسییید

(. 6113(، )کافال و موهنن، 9-4باشییند )شییکل  می II1های و رامنوگاسکتورونا  I9رامنوگاسکتورونا  

های خانواده مرکبات، سیب و وز  مولکولی نایبی مواد مکتیکی جدا شده از منابع مبتلا مانند میوه 

میوه نارس است این ماده به صورت مروتومکتین )سلولز +  کیلو دالتو  اسیت. زمانی که  951تا  65آلو 

باشید که در آب نامحلول اسیت. در طول رسید  میوه، مروتومکتین به مکتین تبدیل   موادمکتیکی( می

شود. از آنجایی که مکتین در ترکیب با شکر دارای خاصیت تشکیل شیود که بافت میوه نیز نرم می می

شود. گروه وام آورنده در صنایع غبایی مانند ساخت مربا استفاده میدهنده ژل اسیت به عنوا  عامل ق 

وند. شییهایی که در تبریب مواد مکتیکی شییرکت دارند مکتینازها نامیده میمیچیده و متنوعی از آنزیم

که  ها استتفاوت انواع مواد مکتیکی در سیلول گیاهی احتماس به علت وجود اشکال مبتلا این آنزیم 

 مردازیم.ها میمشرفی آ در ادامه به 

 پکتینازها -1-4

                                                 
4 - Galacturonic acid (GalA) 

6 - Homogalacturonan (HG) 

9 - Rhamnogalacturonan-I (RG-I) 

1 - Rhamnogalacturonan-II (RG-II) 
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مکتینیازهیای گییاهی نقش مهمی در تجزیه مکتین در طول مراحل نهایی رسیییید  میوه بازی    

اسیییتری شیییده را مورد -های متیلمکتینازها هموگاسکتورونا  (.4332کنند )دی میترو و رونکرو، می

 های یک وکنند. رامنوگاسکترونا ید میگاسکترونازها تولدهند و سیییوبایییترا برای ملیهیدف قرار می 

 6لیازهاو رامنوگاسکترونا  4های جانبی توسیییط رامنوگاسکترونازهاهای دو در زنجیرهرامنوگیاسکترونا  

ها را بشدی از مکتینازها درک بهتری از اساس مولکولی مکانیزم آنزیم 9شیوند. ساختارهای  تبریب می

 Erwinia( در PelC) Cلیاز مکتینازها برای اولین بار از مکتاتسیییاختیارکریایییتالی   ،آوردفراهم می

chrysanthemi  .م  از آ  نظیر هما  سیاختار در دیهر اعضیا خانواده مکتینازها مشاهده    بدسیت آمد

 1و ملی ساکاریدلیازها 9دسیته گلیکوسیدهیدروسزها  6های تبریب کننده شیبکه مکتات به  شید. آنزیم 

 مردازیم.ساکاریدلیازها میینجا صرفا به مشرفی ملیشوند. که در اتقایم می

 ساکاریدلیازهاپلی -1-4-1

(، که یک مروتو  را حبف 1-4)شکل  βساکاریدلیازها میوند گلیکوزیدی را با واکنش حبف ملی

واحد قند در  C-5و  C-4برند. محصیول نهایی این واکنش یک میوند غیر اشباع بین  کند از بین میمی

 ( هاتند. EC 4.2.2.2لیازها )( و مکتاتEC 4.2.2.10لیازها )انتهای غیر احیا است که بر دو نوع مکتین

 ها وجود دارد( را به طورمکتین لیازها ملیمرهای مکتین استری شده )مانند شرایطی که در میوه

 5و  1هوگاسکترونیدهای کنند که منجر به تشییکیل الیتجزیه می βماییتقیم توسییط مکانیاییم حبف 

ول کنند از آنجا که متانلیازها مکتین را بدو  تولید متانول تجزیه میشییوند. مکتیناشییباع نشییده می 

لیازها به طور گاییترده در محصوست سیمی و ممکن اسیت خطرات بهداشیتی داشیته باشید از مکتین     

 شود. تجاری استفاده می

                                                 
4 - Rhamnogalacturonases               

6 - Rhamnogalacturonan lyases       

9 - Glycoside hydrolase                   

1  - Polysaccharide lyase                  
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هیدروسزی درو  زنجیره هاتند. این آنزیم  های از آنزیم ای( خانوادهEC 4.2.2.2) 4لیازهامکتات

( با 9مکتات )مکتین دی متیله شیییده 6را در هموگاسکتورونا  galacturonan-D-α-(1→4)آنزیم میوند 

کند )ابوت و برسییتو ، اشییباع نشییده تولید می  1شییکند و الیهوگاسکتورونیدهایمی βواکنش حبف 

رای ، کاتیونی که بمیوند گلیکوزیدی هیدرولیزاختصییاصییی  هایلیازها بر اسییاس ویژگیمکتات(. 6117

)ابوت و برسیییتو ،  شیییوندمتمایز می فشالیت خود از یکدیهرهای امتیمم pH فشالیت خود نیاز دارند و

فشال و برای فشالیت آنزیمی خود نیازمند  44تا  pH 8لیازها در محدوده بایییییاری از مکتات  (.6117

2+Ca (، در حالی که تشدادی دیهر به 6111و برنامیر و همکارا ،  4338مکارا ، هاتند )الکورتا و ه

2+Co ،2+Mn  2و+Ni های ای در خانوادهلیازها به طور گاتردهمکتات(. 4334اند )مکن و روبرت، واباته

 Zinnia elegans(، 439)یودر و همکارا ،  Erwinia chrysanthemi مانندها گیاها  و میکروارگانیام

توت فرنهی ( و 6116)دویییل و همکییارا ،  Meloidogyne javanivca(، 4338)دمینهو و همکییارا ، 

که عامل خارجی مابب بیماری نرمی ریشه در تشداد اند ( گزارش شده6119باراکا و همکارا ، -)بنیتز

اها ، توالی (. در گی4382و کولمر و کین،  4331باشند )باراز و همکارا ، های گیاها  میزیادی ازگونه

لییازهای  دارد کیه ایزوفرمی از مکتیات  PelC (، همولوژی قوی بیا  PLL) Pectate lyase-likeهیای  ژ 

که در مادگی )وو  PLLهای مشابه دیهری با (. توالی4337باکتریایی است )کولیکاسکاس و مکورمیک، 

( در 6114همکارا ، و میلیونی و  4332ای )سیییمور و گراس، (، در عناصییر تراشییه4332و همکارا ، 

سییورز و -؛ و مدینا4337اسییکوبار و همکارا ، -؛ مدینا4337رسیییدگی میوه )دومینهوس و همکارا ، 

( بیا  6117( و در ستک  )مالوسا و همکارا ، 4337واندر لیچ و همکارا ،  -و میلاتز 4337همکارا ، 

 .اندشوند نیز گزارش شدهمی

                                                 
4 - Pectate lyases 

6 - Homogalacturonan 

9  -  Demethylated pectin   

1 - Oligogalacturonides 
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ژ  همولوگ در آرابیدومای  )سا  و  62ا  زیاد است مثلا لیاز در گیاههای مکتاتفراوانی ژ  

(، وجود دارند 6141( )اینا  و کاندراشو، Oryza sativaژ  همولوگ در برنج ) 46( و 6141وا  نوکر، 

(، مطالشات متشددی نشا  4338که ممکن است به علت دوبرابرشدگی ژنی باشد )دومینهو و همکارا ، 

(، 6117های مبتلا گیاهی )مالوسیییا و همکارا ، ماسیییخ به هورمو  ، درPLLهیای  انید کیه ژ   داده

زا )ووگل و همکارا ، های عوامل بیماری( و عفونیت 6117هیای محیطی )میالوسیییا و همکیارا ،    تنش

های گرده در بالغ و در لوله های گردهدر دانهرا ها اساسا بیا  باسیی این ژ  شیوند. (، تنظیم می6116

ا در هلیاز توانایی رشد لوله گرده توسط تبریب مکتینهای مکتاتیکی دیهر از نقشحال توسشه دارند. 

  آمحصوست حاصل از  بکار برد های ساختمانی لوله گرده با بلوکاسیت که  دهنده خامه بافت انتقال

 و تورکیچ 4336؛ روگرز و همکارا ، 4331)وینگ و همکارا ،  دندهاجازه رشد مداوم لوله گرده را می

های بیا  از ژ  LAT59و  Pectate lyase-like (PLL ،)LAT56های اولین بار ژ  (.4339و همکارا ،

(. 4331اند )وینگ و همکارا ، جدا شیییده (Solanum lycopersicumشیییده گرده در گوجه فرنهی )

شیییوند )بودلیر و به طور مشیییبر در گرده گیاها  مبتلا بیا  می LAT59و  LAT56های همولوگ

در مادگی و عناصر  PLLهای (. بیا  برخی از ژ 4337و کولیکاسکاس و مکورمیک،  4331همکارا ، 

؛ دومینهو و همکارا ، 4337آوندی درحال توسیشه  نشا  داده شده است )کولیکاسکاس و مکورمیک،  

از میوه رسیییده موز شییباهت قابل توجهی در   cDNA(. دو 6119و مارین رودریهزو همکارا ،  4338

ژ  تنها در  6های این (. تراناکریپت6119لیاز نشا  دادند )مارین رودریهز و همکارا ، والی با مکتاتت

شوند در حالی که هیچ بیانی از بافت میوه شیناسایی شدند که هر دو به شدت در طول رسید  القا می 

ها نقش مهمی ه این آنزیمدهد کها دیده نشده است این امر نشا  میها یا ریشهبرگ نها در میوه سبز،آ

دهد (. مطالشات همچنین نشا  می6116در رسییدگی و نرمی میوه دارند )مارین رودریهز و همکارا ،  

شیییود )جیانگ و ای در گرده و مادگی بیا  میبه طورگایییترده Brassica rapaدر  PLLژ   6کیه  

روموتور در آرابیدوماییی ، ارتباه (. علاوه بر این، آنالیز م6149و جیانگ و همکارا ،  6146همکارا ، 

با جداشید  سیلول را بیشیتر نشیا  داده است به این علت که چندین مروموتور      PLLهای نزدیک ژ 
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PLL دارند )سا  و وا  نوکر،  4گرفته در مناطق ریزشهای جایریزی دومینفشالیت ماتقیم در برنامه

های مجاور به طور شییود که سییلول می(. در طول رشیید و نمو گیاه بایییاری از حوادج موجب  6141

های از هماهنگ جدا شوند. جدا شد  سلول منجر به ریزش اندام یا بااک یا باز شد  میوه در موقشیت

( DZs) 9( یا مناطق باز شد AZs) 6شود که به ترتیب به آ  مناطق ریزش گیاهمیش تشیین شیده می 

(. فضای بین سلولی تشکیل شده در 6117همکارا ، و آسترگارد و  6117گویند )لالی و همکارا ، می

باشیید )جاروی ،  tricellularها در مناطق تواند نتیجه جدا شیید  محدود سییلولها میها و سییاقهبرگ

ها ماییتلزم جدایی محدود سییلول اسییت که در آ  تنها سیه میانی  (. همچنین رسیییدگی میوه4338

مانند )روی و نبورده باقی می مودسییماتا اغلب دسییتو ملاسی  tricellularشیود و اتصییاست  تبریب می

(. جدایی سیییلول همچنین در فرآیندهای جوانه زنی دانه، 4336و هالت و همکارا ،  4331همکارا ، 

و  6117 ظهور ریشییه جانبی، نفوذ لوله گرده از طریق مجاری فرسییتنده دخالت دارد )و  و همکارا ، 

 هایی در آرابیدومای  نشا  داد که زیر مجوعه کوچکی از ژ آنالیز رونویا(. 6117مولت و همکارا ، 

لیاز در طول ریزش مرچم و یا در جدایی سییلول کورتیکول در طول ظهور ریشییه جانبی تنظیم  مکتات

سا   (.6118و اسواراپ و همکارا ،  6117؛ ملاسا و همکارا ، 6119شوند )بنیتز بوراکا و همکارا ، می

را مورد مقایاییه قرار دادند و بر روی  PLLیا  مروموتورهای اعضییا خانواده الهوهای ب )6141و نوکر )

دهد های مبتلا که در طول رشد و نمو آرابیدومای  روی میسیایت شد  دیواره و  جدایی سلول  

ی هالیاز به طور مایییتقیم در مکا تمرکز کردند. آنها نشیییا  دادند که تشدادی از مروموتورهای مکتات

برای جداسییازی سییلول  مانند مناطق ریزش کاسییبرگ، گلبرگ و دانه همچنین در   ریزی شییدهبرنامه

در  PLLهای منطقه باز شد  میوه فشالیت دارند. نتایج هم دخالت واباته و هم دخالت غیر واباته ژ 

 (.6141های مبتلا رشد و نمو و جدایی سلول را تایید کرد )سا  و  نوکر، جنبه

                                                 
4 - Abscission zones 

6 - Abscission zones 

           9 - Dehiscence zones 
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رود که عمل . انتظار میβتوسط مکانیام حبف  α-1,4-polygalacturonic acidتصیویر هندسی برش میوند   1-4شیکل  

 C-5: مروتو  را از Bکند. اسید را خنثی میبار در گروه کربوکایلیک: P+انجام شودگروه کاتالیزور  9لیازها توسط مکتات

به وجود  C-4و  C-5است و یک میوند دوگانه بین   glycosidic oxygen: درگیر انتقال آخرین مروتو  به Aکند. جدا می

 (.6113آورد )اکاین و همکارا ، می

 

 AG:arabinogalactan ، HG:homogalacturonan ، RG:rhamnogalaturonan .: ساختار مکتین9-4شکل

، XG: Xylogalacturonan   ، (.6149)لکلر و همکارا 
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–intron(، ساختار 6149در گیاها ، ژیانگ و همکارا  )PLL های برای درک عملکرد بالقوه ژ 

exon  به  های مبتلا، روابط فیلوژنتیکی و سییاختارهای مروتئینی و اندازه الهوهای بیانشییا  در بافت

را مورد بررسیییی قرار دادند. همچنین با آنالیز  Brassica rapaهای تولید مثلی در خصیییوژ در بافت

RT-PCR های  کمی نشا  داده شد که ژBrPLL های متنوعی )بایاری از آنها در گل( بیا  در بافت

خاژ برای گرده و چندین ژ  دیهر با الهوهای بیا   PLLژ   qRT-PCR 44شوند. با آنالیز دقیق می

ه های دوبرابر شدمنحصربه فرد زمانی و مکانی شناسایی شد. در این بررسی مشبر شد که برخی ژ 

 (.6149ارند )جیانگ و همکارا ، ای دالهوهای بیا  مشابه

 لیاز کاربرد پکتات-1-4-2

های موثر های عامل و آنزیمفشال نمود  ژ  های گیاهی در دوره رشد،سلول های مهماز فشالیت

مواد ذخیره شیده در مراحل اولیه تشیکیل میوه اسیت. براسیاس مطالشات انجام شده،      در تجزیه برخی

از نقش لیآنزیم مکتات. اره سیلولی و نرم شد  بافت میوه نقش دارند های مبتلفی در تبریب دیوآنزیم

 های انهور و توت فرنهی دارد.یند تبریب سیلول و نرم شدگی بافت میوه به ویژه در میوه آزیادی در فر

 شافزای همچنینر رشد و نمو و د تاریع د ،م شنر رنگ، گاترش، شیرین میوه انهور -ترش مرحله در

 اب مرحلهر این د قابل توجهی تاثیر لیازمکتات اند که آنزیمداده نشییا ت . تحقیقادهدرخ می وز  حبه

 عمر کاهش موجب ماییئله این که. انهور دارد حبه نرم شیید  آ  دنبال به وی سییلول دیواره تبریب

بنابراین با کاهش فشالیت آنزیم  ،شیییودمیوه می مبیریدفایییا افزایش و میوه ماندگاری و نههداری

 .توا  میزا  ماندگاری میوه را افزایش دادمیبه طور ماتقیم و غیر ماتقیم لیاز مکتات

های گوشتی به طور مشمول با نرمی میوه همراه است که از نظر مکانیام هم به رسییدگی میوه 

( 6119( و هم غیر آنزیم )دامویل و فری، 6112و برومل،  6114واسییطه آنزیمی )برومل و هارماییتر،  

دهد که تیییرات مرتبط با رسیدگی در شیود. شیواهد نشا  می  دیواره سیلولی انجام می تبریب کننده 

(. اما مطالشات 6117فشیار تورگر سلول میوه همچنین در سفتی میوه تاثیر دارد )ساسدی و همکارا ،  

ده وهای مورد نیاز برای اصلاح دیواره متمرکز ببیشیتر بر روی تیییرات اجزا دیواره، مشماری و مروتئین 
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های رسیده مشترک (. این تیییرات در دیواره سلولی در بایاری از میوه6114است )برومل و هارماتر، 

ها نیز اشاره دارد ) رز و اسیت با این حال بایاری از مطالشات دیهر درمورد متابولیام دیواره، به تفاوت 

رسیییده مرتبط اسییت که (. بایییاری از این خصییوصیییات احتماس به تفاوت در بافت میوه  4333بنت، 

 تواند به صورت نرم، شل یا ترد طبقه بندی شوند.می

ها جای دارد که در طول رشیید ( در گروهی از میوه.Fragaria×ananassa Duchتوت فرنهی) 

دهد که در طی این مرحله دیواره سلولی اولیه و سیه میانی و رسیدگی بافت شل و نرمی را توسشه می

ردد )رد گمریزه و دیواره سلولی متورم میای که مکتین حل و زایلوگلوکا  دملیهشود به گونتبریب می

هایی هاتند که ممکن است به لیازها از آنزیم(. مکتات6116و کوه و ملتو ،  4337ردول و همکارا ، 

های مبتلا (. در میوه4337تبریب مکتین در هنهام رسیییدگی کمک کنند )دومینهوس و همکارا ، 

ینهوس یابد )دوماند که الهوهای بیانشا  در هنهام رسیدگی افزایش مییازهایی شیناسایی شده لمکتات

(. اما به طور کلی نایییبت به 6114و نانا  و همکارا ،  4337؛ میدینا و همکارا ،  4337و همکیارا ،  

ر شیییناخته تها، تنظیم یا کمک به هیدرولیز مکتین کملیازها، جایهاه آ گاسکتروناز فشالیت مکتاتملی

لیاز در توت فرنهی سفتی و ماندگاری (. خاموش سازی ژ  مکتات6114شیده اسیت )برومل و هارمی،   

لیاز خاژ میوه با الهوهای (. سه ژ  مکتات6116دهد )جیمنز و همکارا ، بشد از برداشت را افزایش می

دهنده سیاتم آزمایشی با (، نتایج نشا  6119باراکو . همکارا ، -اند )بنیتزبیا  مشیابه توصییا شیده   

 انجامد. ها در تبریب مکتین برای رسیدگی میلیازارزشی است که به درک بهتر سهم مکتات

لیاز را در میوه رسیده موز مورد آزمایش قرار دادند و (، فشالیت مکتات6119مایاسیی و سینوال )  

زایش یافت و به حداکثر سیییطا لیاز به تدریج از اوایل مرحله بحرانی افمشیییاهده کردند فشالیت مکتات

خود در اوج این مرحله رسییید و بشد از آ  و م  از رسییید  میوه کاهش یافت )مایاسییی و سیینوال،    

به طور  Mn+2و  Mg+2اسیییت با این حال  Ca+2لیاز نیازمند یو  از آنجیایی کیه آنزیم مکتات  (. 6119

لیاز از میوه رسیده سازی مکتاتخالر(، با 6112توانند جایهزین شوند. مایاسی و همکارا  )مااوی می

(، با هم حضییور داشییته باشییند تاثیر  Mn+2و  Mg ،2+Ca+2موز مشییاهده کردند که اگر دو یو  فلزی )
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نیاز دارد  Mg+2به  Ca+2لیاز موز برای حداکثر فشالیت علاوه بر افزایشییی بر فشالیت آنزیم دارند. مکتات

(، با آنالیز متوالی دیواره سییلولی 6118منچ و همکارا  )دو -(. سییانتیاگو6112)مایاسییی و همکارا ، 

لیاز کاهش یافته بود تفاوت درصد فراوانی مکتات 31های تراریبته توت فرنهی که در آنها بیش از میوه

مرهای مکتینی مشیییاهده کردند. کمی وکیفی واضیییحی را در اسیییتبراج و توده مولکولی جمشیت ملی

مریزه شیید  های تراریبته کاهش حلالیت در مکتین و کاهش دملیهای سییلولی میوههمچنین دیواره

یازها لدهد که مکتاتیورونیدی را از خود نشا  دادند. این مطالشات نشا  میمیوندهای بایار محکم ملی

نتیاگو کنند )سانقش مهمی در تبریب دیواره اولیه و سیه میانی در رسیدگی میوه توت فرنهی بازی می

لیاز در گوجه (، مکتاتEST) Expressed Sequence Tag(. همچنین فراوانی 6118را ، دومنچ و همکا

ها در رسیدگی میوه دارد ها حکایت از اهمیت این آنزیمدر بایاری از میوه  PLLهایو حضور رونوشت

ی ای را که دارا(، گیاها  تراریبته6141و همکیارا  )  4. برای کنترل نرمی میوه توت فرنهی جیم]84[

 14را در انتقال ژ  بکار بردند.  35Sلیاز توت فرنهی تحت کنترل مروموتور ژ  مکتات antisenseتوالی 

( به وجود آمد که با تکثیر در گلبانه و آنالیز Antipectate lyase (Apel line)سین تراریبته ماتقل )

ه یافته با ملاسمید مشاهده شد ک زراعی و مقایاه گیاها  شاهد با گیاها  انتقال نیافته، گیاها  انتقال

سین کاهش یافت. در مرحله رسییییدگی هیچ  14از   Apelسین 99عملکرد بیه طور قیابل توجهی در   

و میوه شییاهد مشییاهده نشیید. با این حال بایییاری از   Apelتفاوتی در رنگ، اندازه، شییکل و وز  بین 

که برای   Apelسین  2از شاهد بودند. در ای سفتر به طور قابل توجه Apelهای های رسیده سینمیوه

درصد کمتر از  91لیاز در میوه رسیده آزمایشات بشدی انتباب شده بودند در همه آنها بیا  ژ  مکتات

ی لیاز کاندیدای مناسبسین به طور کامل سرکوب شد. نتایج نشا  داد که ژ  مکتات 9شاهد بود که در 

 (.6116در توت فرنهی است )مارین رودریهز و همکارا ، برای بهبود بیوتکنولوژی نرمی میوه 

 یرهتباشد. مکتین باعث از میوه رسیده حاوی مقدار قابل توجهی مکتین می تهیه شیده  میوه آب

                                                 
4 - Jime´nez-Bermu´ dez 
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 باشیید.گردد که برای مصییرف کننده جباب نمیمیآ  میوه و بروز تیییراتی در ظاهر و طشم شیید  آب

ردد که از گای شییفاف میاثیر گباشییته و باعث تولید آب میوهکه بر مکتین تاسییت آنزیمی  لیازاتمکت

 .ندککننده را جلب میکه نظر مصرفنظرخواژ ظاهری، ثبات، طشم، مزه و بافت تیییراتی ایجاد کرده 

میوه وجود دارد اما اغلب  تولید آب برایهای مورد اسییتفاده به طور طبیشی در بیشییتر میوه این آنزیم

 نندکای شفاف مقدار بیشتری از این آنزیم را به محصول اضافه میتولید آب میوهتولید کنندگا  برای 

شود برای رفع این حالت آب آب انهور در مقدار زیاد بیش از حد شیرین می(. 4338)تاکب و همکارا ، 

لیاز به اتکنند. آنزیم مکتها مانند آب سیب ترکیب کرده و یا با مکتین مردازش میانهور را با دیهر میوه

 4333)مراد و همکارا ، کند جلوگیری از تبمیر، جداسازی ذرات نامحلول و کاهش اسیدیته کمک می

 (.6118و موهنن، 

باشییید که در این مرحله با قرارگرفتن تبمیر یکی از فرآیندهای مهم در تولید چای سییییاه می

یات کننده خصییوص تشیینافتد و ترکیبات سیوبایترا درمشرآ آنزیم، واکنش اکاییداسییو  اتفاق می    

شیییوند. یکی از عوامل افزاینده این ترکیبات، افزایش میزا  تماس بین آنزیم و کیفی چیای، تولید می 

یر در تبم گردد.های تبریب کننده دیواره سیلولی برگ میار می سیوبایترا اسیت که با افزود  آنزیم   

ی و )انهرکانشییود لیاز اسییتفاده میی مکتاتهاهای قهوه آنزیمقهوه برای از بین برد  سیه لشابی از دانه

 (.616همکارا ، 

های خارجی آوندهای چوبی، الیاف گیاها  فیبری، گروهی از فیبرهای نرم هاتند که در قامت

گردند. ازجمله کتا  و کنا، به دلیل وجود مقادیر زیادی صمغ تشکیل می 4آبکش و نیز دایره محیطیه

اده از شود. استفلیاز استفاده میزدایی از آنزیم مکتاتید مارچه جهت صمغها در فرآیند تولدر این الیاف

کنندگی زیاد، ماموم کننده است و به دلیل زیات های شیمیایی برای حبف صمغ به دلیل آلودهروش

زینی لیاز در ترکیب با آنزیم زایلاناز جایهشود. آنزیم مکتاتتبریب مبیر نبود  مواد مصرفی توصیه نمی

                                                 
4  - Pericycle 
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شود. از مشکلات زیات محیطی در تولید خطر برای محیط زیات محاوب میو  به صیرفه و بی مقر

ری گیمنبه مصرف آب و انرژی زیاد و آلودگی محیط زیات است که این آنزیم موجب تمیزکاری و آب

شود که با حبف دیواره سلولی باقی مانده در الیاف تحت شرایط قلیایی قوی در طی فرآیند مردازش می

ها هیچ گونه عوارآ جانبی منفی بر تبریب سلولز الیاف رسید. اسیتفاده از آنزیم  این عمل به انجام می

توانند ملیمرازها و لیازها میدرطی فرآینید کیاغیبسیییازی مکتات    (.6114)ژنیگ و همکیارا ،   نیدارنید   

موجب  یدمریزه کنند و همچنین مایع سیفیدکننده وصییاف کننده مراکا اسییدها را دملی گاسکترونیک

 (.4333)باجپای، شود افزایش سفیدکنندگی خمیرکاغبهای اکالیپتوس می

توا  تا حد زیادی به عدم تولید آنزیم های جوا  میویژه در دامه هدر رفتن ترکیبات غبایی را ب

 توا  موجب کاهش ویاکوزیته وبه جیره می لیازمکتات به مقدار کافی، نایبت داد که با افزود  آنزیم 

با تبریب دیواره سیییلولی مواد غبایی  آنزیمشییید. این د قیابلییت هضیییم ترکیبات غبایی جیره   بهبو

ای( موجب آزاد سیازی و قابل دسترس شد  مواد غبایی داخل  های ذخیرهسیاکاریدها و مروتئین )ملی

، فیبرهای محلول توسطبا کاهش داد  ویایکوزیته محتویات گوارشی ایجاد شده  و  گردندسیلولی می 

لیازها هایی مانند مکتاتاز آنزیم  (.6114)مترسییو ،  شییوندهضییم موثرتر مواد اولیه غبایی میموجب 

یازها لکاربرد دیهر مکتاتشود. ها در صنشت کناروسازی استفاده میبرای نرم کرد  موست و بافت میوه

محصور در مواردی که ویروس گیاهی در آوند آبکش گیاه ها اسیت،  نقش آ  در خالر سیازی ویروس 

ویروس از بافت به منظور استبراج ویروس خالر  جدا سازیتوا  جهت لیاز و سلوسز را میشده مکتات

 .(4333)ساسزار و جایاسینه،  استفاده کرد

های فایلی و ها در مورد آلودگی محیط زیایت، باس رفتن نرخ سیوخت  در دهه گبشیته نهرانی 

( در برخی MBTEافزودنی به نام متیل ترتبوتیل اتر)تر از همیه ممنوعییت اسیییتفیاده از یک نوع    مهم

های بیولوژیک انداخت. بنابراین در حال حاضییر محققین ها را به فکر اسییتفاده از سییوختمناطق دولت

ای مانند مواد اولیه برهیایی را بایییازنید کیه قیادر باشیییند با هزینه مایین با اثر     کننید آنزیم تلاش می

رای ب های فایلی باشند تولید کنند.کی را که قادر به رقابت با سوختهای بیولوژیلیهنوسیلولز سوخت 
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تولیدی از بیوم  گیاهی به سیییرعت در  4اطمینا  از در دسیییترس بود  منابع انرژی مایدار، بیواتانول

آیند به که از اجزای اصلی دیواره سلولی ثانویه به شمار می 6حال افزایش است. بیوم  لیهنوسلولوزیک

گیاها  وجود دارند. بنابراین این توده زیایییتی باید برای تولید بیواتانول بکار گرفته شیییود.  فراوانی در

برای تولید بیواتانول موجود در بیوم  لیهنوسییلولوزیک، سییلولز موجود در دیواره سییلولی ابتدا باید به 

افتاده  به دام ی دیواره سییلولیگلوکز تبدیل شییود. این فرآیند به علت آنکه سییلولز در سییاختار میچیده

ها مانند مکتینازها به عوآ تیمار با اسیدها و قلیاها در سازد. اگر به کمک آنزیماسیت کار را دشوار می 

توا  از مصیییرف انرژی و آلوده دماهای باس اقدام به آزاد سیییازی سیییلولز نماییم بطور قابل توجهی می

 (.6118های محیط زیات جلوگیری کنیم )وگل، کننده

ای در صیینشت و کشییاورزی دارند و در اهمیت ویژهلیازها یب مشییاهده شیید که مکتاتبدین ترت

برخی موارد محتاج تولید بیشیییتر در مواردی نیز سزم اسیییت که با کاهش تولید همراه باشییید اگرچه 

های کد و یا خاموش کرد  ژ  Overexpressionمطالشات قابل توجهی در خصوژ بیا  بیش از اندازه 

بیا  این های همتوا  به طور همزما  در خصوژ ژ ها صیورت نهرفته اسیت ولی می  نزیمکننده این آ

لیازها به مطالشه مرداخت تا در صورت لزوم به تیییر سطا بیا  آنها بطور غیر های کد کننده مکتاتژ 

 ماتقیم اقدام کرد.

 بیانهای همژن -1-5

های ها و واکنشال تشامل ، مروتئینهای در حبیه مطالشه یک ارگانیایییم به عنوا  شیییبکه ژ  

شییوند به جای آنالیز تک تک اجزا یک فرآیند سییلولی بیوشیییمیایی که موجب شییکل گیری حیات می

گویند. این مطالشات تمامی اجزا و می 9هامانند متابولیایم قند یا هاته سلول، زیات شناسی سیاتم 

گیرد. این فشل و از یک سیییاییتم درنظر میتشاملات سییلولی درگیر در آ  فرآیند را به عنوا  ببشییی 

                                                 
4 - Bioethanol (BE) 

6 - Lignocellulosic 

9 - System biology 
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انفشاست در نهایت ماییئول شییکل و عملکرد موجود هاییتند. برای مثال سیییاییتم ایمنی نتیجه یک   

های مروتئینی و محیط های متشدد مکانیایییممکانیایییم یا یک ژ  واحد نیایییت بلکه اثر متقابل ژ 

ها ها یا بیماریارزه با عفونتگیری ماسیییخ ایمنی برای مبخیارجی موجود اسیییت که منجر به شیییکل 

شوند و به این های درگیر در ماییرهای بیولوژیکی مرتبط اغلب با همکاری هم، بیا  می ژ گردد. می

)ایان و همکارا ، های زیایتی است  بیانی، کلیدی برای درک سییایتم  ترتیب اطلاعات مربوه به هم

های درگیر در فرآیندی واحد انتظار می رود  بیا  این است که ژهای هم(. ایده اصلی آنالیز ژ 4338

ای بیانی برهای همدر واقع داده ای داشته باشند.که در باییاری از شرایط مبتلا الهوهای بیا  مشابه 

و یا شییناسایی  6های تنظیمیبررسیی   ،4های آزمایشیهاهی مانند انتباب ژ  ای از روشطیا گایترده 

و  6117شیییوند )اوکی و شییییباتا، بکار برده می 9هاین مروتئینهای بکنشالهوهای مروتئینی در برهم

بیا  نیاز است تا حجم بزرگی از های همی ژ (. برای انجام مطالشات در حوزه6117شوماکر و مانکنکو، 

بیا  در اختیار باشییید. با اولین گزارش از مروفایل های همهای بیا  ژ  برای میش بینی روابط ژ داده

، اهمیت آنالیز بیا  ژ  در مقیاس بزرگ برای درک عملکرد ژ  DNAژنوم با ریزآرایه رونوشیییت  بیا 

گیری بیانی برای اندازه(، که منجر به استفاده از آنالیزهای هم4335آشیکار شید )اسیکینا و همکارا ،    

هایی با عملکرد ناشناخته مورد استفاده قرار ها و همچنین برای تشبیر ژ محل فیزیولوژیکی سیلول 

های آنالیز بیا  ژ  زیادی درگیاها  با مقیاس بزرگ انجام مروژه(. 4335گرفت )اسیییکینا و همکارا ، 

شییوند و از بیانی ایجاد و نتایج آزمایشییات جدا از هم ترکیب میهای همشییده اسییت که در آنها شییبکه

؛ 6119شییود )ورتل و همکارا ، ها اسییتفاده میژ  بین تمامی جفت 1ضییریب همباییتهی میرسییو  

؛ اسییمید و 6115؛ توفیقی و همکارا ، 6111؛ اسییتین هاسییر و همکارا ، 6111زیمرما  و همکارا ، 

                                                 
4 - Gene targeting 

6 - Regulatory investigations 

9 - Protein-protein interactions (PPIs) 

           1 - Pearson correlation coefficients 
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های های شبکه(. تشدادی از مایهاه6113و ویلکینز و همکارا ،  6113؛ لی و همکارا ، 6115همکارا ، 

)اوبایاشییی و کینوشیییتا،   ATTED-II  (http://atted.jp)نند ها برای دسییترسییی عموم ما بیانی ژ هم

( سیییاخته 6146( )سیییاتو و همکارا ، http://ricefrend.dna.affrc.go.jp) RiceFREND( و 6113

های هدف، شناسایی  های ژنی قبلا ساخته شده با ژ  یا ژ( و اجازه جاتجو شبکه4-4اند )جدول شده

بیانی با مشیارهای مشین کاربر مانند های همارتباه شیییرکای ژنی و تجایییم نمایش گرافیکی شیییبکه 

دهند )ورتل شود را به محققا  میآزمایشات خاژ یا شرایطی که بر اساس آ  همباتهی محاسبه می

و  6113و همکارا ، ؛ لی 6115؛ اسیییمیید و همکارا ،  6115؛ توفیقی و همکیارا ،  619و همکیارا ،  

ای را ارائه دهند ولی ها اطلاعات مشابهرود که این مایهاهاگرچه انتظار می(. 6113ویلکینز و همکارا ، 

های آنالیز ،بیا مشییترک با ژ  هم cisهای منحصییر به فردی مانند جاییتجو عناصییر هر کدام ویژگی

( یا اسیتفاده از سیییاتم برنامه نویای  6118بیا  در چندین گونه )موتوی و همکارا ، ترکیبی ژ  هم

JAVA  ، بیا  را افزایش های هم( را در اختیار دارند که متاناییییل کشیییا ژ 6119)هروز و همکارا

 (.6115دهد )توفیقی و همکارا ، می

 بیا .های هم: فهرستی از مایهاه های اطلاعاتی ژ 4-4جدول 

Source Link Species Database name 

(Obayashi and Kinoshita, 
2009) 

http://atted.jp Arabidopsis, rice ATTED-II 

(Toufighi et al., 2005) Bar.utoronto.ca/welcome.htm Arabidopsis, poplar BAR 

(Hamada et al., 2011) 
http://riceball.lab.nig.ac.jp/or

yzaexpress/ 
Rice Oryza_Express 

(Goodstein et al., 2012) 
http://www.phytozome.net/so
rghum 

Sorghum، Arabidopsis 

lyrata، Poplar، 
Soybean  genome 

Phytozome 

(Swarbreck et al., 2008) http://www.arabidopsis.org Arabidopsis thaliana TAIR 

(Barrett et al., 2007) http://www.ncbi.nlm.nih.gov/ Nucleoide sequences NCBI 

(Apweiler et al., 2004) http://www.uniprot.org/ Protein sequences Uniprot 

(Dong et al.,2004) http://www.plantgdb.org EST clusters PlantGDB 

 

یت هایی با فشالبندی ژ بر اساس تشابه سطوح بیا  ابزار مناسبی برای گروهها خوشیه بندی ژ  

اا  و اند )ایبندی مبتلا بدین منظور توسشه یافتههای خوشهمرتبط با هم اسیت، بایاری از الهوریتم 

و  4333؛ بن دور و همکارا ، 4333؛ توزویی و همکارا ، 4333؛ تیامایو و همکارا ،  4338همکیارا ،  

http://ricefrend.dna.affrc.go.jp/
http://www.arabidopsis.org/
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
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ها های مربوه به بیا  ژ  بر این مفهوم استوار است که ژ بندی دادهخوشه(. 6119شارا  و همکارا ، 

برای (. 6115گبارند )ولا و همکارا ، با الهوی بیا  مشییابه اغلب عملکرد مشییابهی را به اشییتراک می

تلا تنظیم های مبمثال ماییرهای چندگانه انتقال در گیاها  ممکن اسیت توسط بیا  هماهنگ ژ   

ت و های مبتلا اسهایی که با هم در تشامل هاتند منشک  کننده ارتباه الهوی بیا  ژ شوند. شبکه

ها در زیات محاسباتی تا حد زیادی ها در ماییر یکایا  کاربرد دارند. استفاده از شبکه  در ردیابی ژ 

شیییبکه، همراه با اطلاعات  بیا های همتراز کرد  ژ های تحلیلی را افزایش داده اسیییت. همقیابلییت  

ا به هفنوتیپ بین گونه -عملکرد و ژنتیکی ژنوم روشیییی را برای ترجمیه عملکرد ژ  و ارتباه ژنوتیپ 

های آنالیز و نمایش فشلی وجود دارد این است آورد. یکی از مشکلاتی که در استفاده از روشوجود می

ب نتیجه تفایر آنها مشکل است. اگرچه انتبا توانند خیلی میچیده باشند دربیانی میهای همکه شبکه

تواند یک شییبکه را با کاهش تشدادی گره سییاده کند، اما درک سییطا مشینی از درجه همباییتهی می

های (. گروه6117و اوکی و همکارا ،  6113های ژنی هنوز هم مشکل است )یوزادل و همکارا ، شبکه

در  بیانی ژ های بزرگ همهمباتهی باس را در شبکه هایی باهایی از ژ تحقیقاتی متشددی زیرمجموعه

؛ 6117؛ اوبایاشی و همکارا ، 6117اند )ما و همکارا ، گیاها  آرابیدومایی  و برنج شیناسیایی کرده   

؛ ماتویل و همکارا ، 6141؛ اتاگا و همکارا ، 6113؛ مائو و همکارا ، 6113فوکوشییییمیا و همکارا ،  

های مبتلا این (. با استفاده از الهوریتم6144و هامادا و همکارا ،  6141؛ فیکلین و همکارا ، 6141

هایی که در یک ارتباه احتمالی با بیانی ژنی برای شیناسایی زیرمجموعه ژ  های همها، شیبکه گزارش

ها به ها در ماژولشوند. ژ نامیده می Moduleها گردند. این زیر شبکه ژ هم هایتند شیناسیایی می   

گویند )ما و همکارا ، می 4کنند که به آ  دانش هاتی شناسی ژ یی خود اشاره میضیرورت شیناسیا   

( و روابط به 6141و فیکلین و همکارا ،  6141؛ میاتویل و همکارا ،  6113؛ میائو و همکیارا ،   6117

های ژنی موافق با مایرهای مورد انتظار ژ  هاتند )ما و همکارا ، Moduleتصویر کشیده شده توسط 

                                                 
4 - Gene ontology (GO) 
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ها به عنوا  ابزاری برای Module(. این 6141و میاتوی و همکیارا ،    6113میائو و همکیارا ،   ؛ 6117

و  اند )اکاییینمیشییهویی ارتباطات درو  و برو  سییلولی در سییطا مولکولی مورد اسییتفاده قرار گرفته

(. 6141و ر  و همکییارا ،  6141؛ برقی و همکییارا ، 6141؛ مییاتوی و همکییارا ، 6113همکییارا ، 

های ورودی یا واباته به شرایط یا ماتقل از ی آنالیز اطلاعات بیا  ژنوم بایته به انتباب داده هاروش

ریزی تیمارها یا شرایطی است که برای ثبت شیرایط هایتند. اطلاعات وابایته به شرایط شامل برنامه   

ز تقل ااند. در مقابل، اطلاعات ماهای ترانایکریپت به مراحل فیزیولوژیکی خاژ طراحی شیده  ماسیخ 

/تیمارهای نامرتبطی هایتند که برای فهم ماسیخ بیولوژیکی خاصی طراحی   شیرایط تلفیقی از شیرایط  

را به کار  4های گیاهی آنالیزهایی با شرایط ماتقلبیانی ژ اند. باییاری از منابع بزرگ برای هم نشیده 

کیه دارد )اسیییمید و ی بزرگی از اطلاعات بیا  ژ  در منابع مایییتقل تگیرند که بر روی مجموعهمی

؛ 6113؛ مائو و همکارا ، 6113؛  فوکوشیما و همکارا ، 6117؛ ابایاشیی و همکارا ،  6115همکارا ، 

و  6141؛ ماتویل و همکارا ، 6141؛ اتاگا و همکارا ، 6113؛ لی و همکارا ، 6113آسادل و همکارا ، 

های در دسیییترس با حداکثر داده (، این آنالیزها از آ  جهت مناسیییبند که6141فیکلین و همکارا ، 

ای در تجزیه اطلاعات بیا  ژ  بدو  احتاییاب شییرایط شییوند. با این حال مشییکلات بالقوهسییاخته می

  با بیانی ژتیماری و یا فیزیولوژیک سلول وجود دارد به عنوا  مثال نشا  داده شده است که آنالیز هم

ز دسییت داد  اطلاعات باشیید کاسییهرو و همکارا ،  تواند در نتیجه اهای ریزآرایه بیشییماری مینمونه

 ها با یکدیهر صرفا مبتنی بر ضرایب(. ایراد دیهر بر این دست از آنالیزها این است که ارتباه ژ 6141

همبایتهی استوار است بدو  آنکه محقق وضشیت واقشی سلول را لحا  نماید برای مثال ممکن است  

دیهر به دلیل تشابه در بیا  برخوردار باشند بدو  اینکه در هیچ دو ژ  از همباتهی بایار باسیی با یک

شیبکه متابولیکی سیلولی با یکدیهر به طور مایتقیم مرتبط باشیند بنابراین به دست آورد  ارتباطات     

دروغین مثبت یا منفی در آنالیزهای ماتقل از شرایط سلولی و فیزیولوژیکی فراوا  رخ خواهد داد. در 

                                                 
4 - Condition-independent analysis 
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واباته به شرایط به طور مشمول مجموعه تشریا شده کوچکتری از تیمارها یا شرایط مقابل آنالیزهای 

د دهنبرند یا بینشییی را در شییرایط فیزیولوژیکی خاژ ارائه می را برای آزمو  فرضیییه خاژ بکار می

بیانی (. بیا این حیال هر دو نوع مطالشات هم  6113و آسیییادل و همکیارا ،   6117)اوکی و همکیارا ،  

های بزرگ اطلاعات ماتقل از شوند. آنالیز مجموعهشیرایط یا واباته به شرایط استفاده می  مایتقل از 

روند به کار می highly conserved core gene networksشییرایط به احتمال زیاد برای شییناسییایی   

ه به هایی کهایی برای تشبیر همباتهیدرحالی که آزمایشیات وابایته به شیرایط کوچکتر فرصیت    

های هم بیا  ماییتقیم با دهند. در این مایا  نامه نیز به بررسییی ژ اند را ارائه میریا شییدهدقت تش

های ژنی مورد بررسیی ما هایتند در قالب یک سییایتم زیایت شناسی      لیاز که ماژولهای مکتاتژ 

 مرداخته شد.

شیین ت واباتهی با یک همباتهی متریک مانند ضریب همباتهی میرسو  4بیا در سیاخت شبکه هم 

آید که نشیا  دهنده تشابه بیا  است  از مقادیری همبایتهی بوجود می  m×mشیود، یک ماتری   می

؛ چانگ و همکارا ، 6141؛ بنیت و همکارا ،  6113؛ لی و هیارواس،  6118)سنیگ فلیدر و همکیارا ،    

ر باس دهای با همباتهی نمایند که ژ ها میش بینی می(. همبایتهی 6141و ریورا و همکارا ،  6141

ا باید هبینیها در فرآیندهای زیاتی مشابه احتماس شرکت دارند که البته این دست از میشاین ماژول

آل به بوته آزمایش با دانش مژوهشیهر در خصیوژ فرآیند زیاتی خاژ منطبق باشد و در حالت ایده  

های حدس عملکرد ژ بیانی ما را در مورد اطلاعات هم(. 4381کین و همکارا ، نیز گباشییته شییود ) 

های جدیدی که به طور کاربردی به یک مدیده تحت جاتجو ناشناخته مورد علاقه و جاتجو برای ژ 

موفقیت چندین مایهاه اطلاعات   Gene coexpressionهای سیییازد. روشمربوه هایییتنید، قادر می 

به افزایش سییریع زمینه زیاییت شییناختی گیاهی را افزایش داده اسییت. با توجه   در بیا  های همژ 

های اخیر، شیناسایی الهوهای مشترک متصل بین دو شبکه  های زیایتی در دسیترس در سیال   شیبکه 

                                                 
4 - Coexpression network  
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صورت می مبیرد.  6و یا کلی 4ها با هم یا به طورببشیشبکه مقایایه شیود.  روشیی مهم محایوب می  

چندین شبکه های کوچک بین های زیرمجموعههای گرهها و شباهتردیفی ببشی به مطالشه تفاوتهم

)مکن  مردازدهای یک شبکه با دیهری میردیفی همه گرهردیفی کلی شیبکه به یافتن بهترین هم و هم

سیازی میشرفته مولکولی را ایجاد و  های محاسیباتی با بیولوژی، مدل ترکیب روش(. 4334و همکارا ، 

ها، transcriptomeها، هیای ورودی مانند ریزآریه بنیدی حجم بزرگی از داده همچنین منجر بیه طبقیه  

(. از آنجایی که بررسی 6111و دمینهو و همکارا ،  4338مروموتورها شیده اسیت )ایاین و همکارا ،    

هایی با عملکرد یکاییا  کافی بیانی برای یافتن ژ های همبیا  تنها با اسییتفاده از شییبکه های همژ 

ر تواند تاییدی بتوالی مروموتوری میهای عناصر سی  در باسدست ها و تفاوتنیایت بررسیی شباهت  

 بیانی باشد.یافته های هم

مجموعه داده بزرگ انایییانی  21آزمایش ریزآرایه از  9361(،  مجموعه 6111لی و همکیارا  ) 

بیا  مورد بررسییی قرار های همآوری کردند و هریک از آنها را برای ژ های مبتلا را جمعآزمایشییهاه

مشییاهده  های ژ ، به صییورت خوشییهای واحد که در آ  ماژولخل شییبکهدادند سییپ  نتایج را در دا

(، برای 6111(. برگمن و همکارا  )6111آوری نمودند )اسیییتین هاسیییر و همکارا ، شیییوند جمعمی

گونه تکاملی دور  2گباری کاربردی ژ ، اطلاعات بیا  بیانی و برای بهبود نامشیییناسیییایی حفاظت هم

(Saccharomyces cerevisiae ،Caenorhabditis elegans ،Escherichia coli  ،Arabidopsis 

thaliana ،Drosophila melanogaster   وHomo sapiens را با اطلاعات توالی ژنومیکاییی ادغام ،)

بیانی، بیا  ژ  (، با اسیییتفاده از آنالیز هم6112و همکارا  )9(. داتیل6111کردند )برگمن و همکارا ، 

 را مورد مقایایییه قرار S. cerevisiae و C. elegans ،D. melanogaster ،H. sapiensگونه  1بین 
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بیانی که بر اساس هم 4ها به صیورت جفتی در نظر گرفته شیدند و برای هر ژ  زمینه بیا   دادند. گونه

تایی در هر دو ژنوم دارند مورد مقایاه قرار گرفتند های همارتولوگهای دیهری که است با تمامی ژ 

های هم بیا  از آزمایشات مبتلا در آرابیدومای  توسط وی (.  ادغام داده6112)داتیل و همکارا ، 

های مرتبط ژ  دریافتند که ژ  4991بیانی های هم(، انجام شد. آنها با آنالیز شبکه6112و همکارا  )

د )وی و یشتری دارنبیانی بهایی با مایرهای متفاوت همبا ماییرهای متابولیکی یکاا ، نابت به ژ  

بیا  که درتشداد های هم(، روشیییی برای میدا کرد  ماژول6117(. ییا  و همکارا  ) 6112همکیارا ،  

های انایییانی ها از روش خود بر روی دادهبیا  وجود دارند را ابداع کردند. آ های همزیادی از شیییبکه

 (.6117استفاده نمودند )یا  و همکارا ، 

های گیاهی متشدد در ژنوم 9واگراو  6های همهراالهوهای بیا  جفت ژ ای آنیالیز مقیایایییه  بیا  

ها مشترک هاتند یا خاژ یک گونه هاتند را شناسایی کرد. توا  الهوهایی که در بایاری از گونهمی

، برنج و گونه آرابیدومایی  9های همهرا و واگرا در (، با مطالشه جفت ژ 6118راماناکریشیینا )کروم و 

black cottonwood  (Populus trichocarpa)   ها را شناسایی ، سیطوح همبایتهی قوی بیا  بین ژ

 رسد فراوانی همباتهی قوی ماتقل از فاصلهگونه باییار رایج اسیت و به نظر می   9کردند که در هر 

ها بایار نادر است. با این حال باشید. آرایش همهرا و یا واگرا حفاظت شده در میا  این گونه  بین ژنی

های دهند یا کلاسها سییطوح همباییتهی قوی بیا  را نشییا  می تنظیم حفاظت شییده زمانی که ژ 

نی تر است. ارتباطی بین فاصله بین ژداری شایعشناسی ژ  مشترک بیشتری دارند به طور مشنیهاتی

( در درجات مبتلا در GOهای مشترک هاتی شناسی ژ  )های همهرا و واگرا و کلاسدر جفت ژ 

مشیاهده شید در صیورتی که در آرابیدومای  دیده نشده است )کروم و رامانا کریشنا،     و صینوبر  برنج

های آرابیدوماییی  و صیینوبر بیش از اندازه یا کمتر از  این، چند دسییته از جفت ژ علاوه بر (. 6118
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ر در جفت ، کمتر از اندازه مورد انتظاGOکلاس  6شییوند در حالی که تنها اندازه مورد انتظار دیده می

های های مشییترک، مکانیامدهد که علاوه بر مکانیایم های واگرا برنج وجود دارد. نتایج نشیا  می ژ 

های گیاهی مبتلا های واگرا و همهرا در گونهمنحصیر به فردی برای سازماندهی و عملکرد جفت ژ  

های شییناسییایی ماژول (، با هدف6113همکارا  )آتیاس و  (.6118وجود دارد )کروم و رامانا کریشیینا، 

هزار ژ  آرابیدومای  را  64ژنی با تنظیم مشابه به طور جامع از نظر عملکرد در ژنوم آرابیدومای ، 

بیانی جفت باز مورد بررسی قرار دادند و یک شبکه ژنی جامع هم6× 841مجموعه داده و حدودا  19در

 اده از آزمیایشیییات ریزآرایه هیا بیا اسیییتفی   را شییینیاسیییایی کردنید. در این مطیالشیه برخی از میاژول     

های ژنی اجازه ادغام مورد بررسیی قرار گرفتند. این روش برای شیناسایی خوشه    Genevestigatorدر

دهد. آزمایش نشا  داد که ببشی از تراناکریپتوم آرابیدومای  از آزمایشیات ریزآرایه مبتلفی را می 

(، با اسیییتفاده از 6144کیلدز و همکارا  )(. 6113بییانی جیامشی برخوردارند )آتیاس و همکارا ،   هم

بیانی ژ  را ایجاد کردند و از هر دو اطلاعات واباته به های همهای بیا  در دسیترس برنج شیبکه  داده

های ژ  در داخل شبکه شیرایط و مایتقل از شرایط استفاده نمودند و همچنین برای شناسایی ماژول  

 هایهای برنج متوجه شدند که ماژولگباری کاربردی ژ ئه نامرا به کار بردند. به منظور ارا 4روش وزنی

ای هبیانی از آزمایشات بیا  ژ  واباته به شرایط مفیدتر از ماژولژ  شیناسیایی شده توسط آنالیز هم  

( 6144ژ  شیناسیایی شده توسط آنالیز مجموعه اطلاعات ماتقل از شرایط است )کیلدز و همکارا ،   

(، با اسیییتفاده از Zea maysبیا  در ذرت )های همبه بررسیییی شیییبکه ژ  (،6144(فیکلین و فلتوس 

بین شییبکه ذرت و شییبکه    6ای جامعهای بیا  در دسییترس مرداختند و یک هم ردیفی شییبکه آرایه

جایهاه هم ترازی  4479بیا  برنج که از قبل سیاخته شییده بود به وجود آوردند در مجموع  های همژ 

بیانی در ذرت ایجاد کرد ای نابت به فضای همشد. این مطالشه دید اولیه شبکه گراس مشاهده 6بین 

گونه حیاتی در کشاورزی  6و چارچوبی اولیه مبتنی بر شبکه برای ترجمه ژنتیکی و ژنومیکی بین این 
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 (.6144به وجود آورد )فیکلین و فلتوس، 

کوسییییل ، گلی4هاکوسییییل هیدروسز(، برای شیییناسیییایی جامع گلی6149هیرانو و همکارا  )

نقطه اطلاعات  28درگیر در دیواره سلولی ثانویه برنج با استفاده از  9و فاکتورهای رونویای 6ترانافرازها

های فاکتورهای نابه برداری در آرابیدومای  ها و مراحل مبتلا برنج و ارتولوگریزآرایه برای بافت

ها به TFهای برنج و آرابیدومای  براسیاس مقایاه شبکه بیانی را انجام دادند. تالیانا، آنالیز شیبکه هم 

دهد علاوه بر بندی شدند که نشا  میصورت مشترک برای هر دو گونه و یا خاژ برای هر گونه طبقه

 TFهای اسییتفاده از یک مکانیاییم تنظیم رونویاییی مشییترک، دو گیاه ممکن اسییت همچنین از گروه

کوسییییل نیز اسیییتفاده کنند. همچنین لیایییتی از گلیخیاژ گونه در طول تشیییکیل دیواره ثانویه  

برنج فراهم شیید که فرصییتی برای رونمایی از تنظیمات   TFهیدروسزها،گلی کوسیییل تراناییفرازها و  

سازی دیواره سلولی برای آورد که منجر به بهینهها را به وجود تشیکیل دیواره سیلولی ثانویه در گراس  

(، با توجه به 6141سارکار و همکارا  ) (.6149نو و همکارا ، شود )هیراهای فایلی میتولید سیوخت 

 بیا  است اطلاعاتهای همبیانی ابزاری مفید برای شیناسیایی ارتباه عملی ژ   اینکه آنالیز شیبکه هم 

بازه زمانی برای بررسیی حوادج اولیه تنش گرمایی و ماسخ به آ    9ریزآرایه ترانایکریپتوم برنج را در  

دقیقه اول تنش گرمایی به طور قابل توجهی تیییر  41ر دادند. مروفایل تراناکریپتوم در مورد آنالیز قرا

های تنظیمی کرد. نتایج حاصییل از این آنالیز نشییا  دادکه تنش گرمایی در برنج شییامل ادغام شییبکه 

و در لای رو به جبیانی در این مطالشه مرحلهمبتلفی اسییت. مروفایل ریز آرایه ژنوم و آنالیز شییبکه هم 

 (.6141باشد )سارکار و همکارا ، درک ماسخ گرمایی برنج می

ها به طور خود به خود تنهی مجرا را توسشه درصد از میوند رگ در جراحی 91از آنجا که حدود  

(، برای کشا عوامل موثر در نتیجه 6145شیوند کناگی و همکارا  ) دهند و به شیکایت منجر می  می
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های زیاییت شناسی سیاتم با خوشه ها را با اسیتفاده از روش این سیلول  میوند رگ، مروفایل بیا  ژ 

هایی توسیییط الهوی ها در ماژولهای دیواره رگ مورد بررسیییی قرار دادند. ژ های سیییلولبندی ژ 

سین انجام شد و  61های دیواره رگ در بیانیشیا  خوشه بندی شدند. آنالیز ریزآرایه بیا  ژ  سلول هم

ماژول ژنی کوچک که  6بیانی ها صییورت گرفت. با آنالیز شییبکه هم بیانی ژ هم سییپ  آنالیز شییبکه 

ها در ارتباه با شییکاییت عمل جراحی میوند رگ ژ  بودند کشییا شیید که این ژ  16هرکدام دارای 

ای در شکات میوند شود باشیند. نتایج حاصیل از این آنالیز ممکن اسیت موجب درما  میشیهیرانه    می

 (.6145 )کناگی و همکارا ،

 1عناصر تنظیمی سیس 1-6

های میچیده بیا  ژ  هاییتند. رونویاییی از ژ  توسییط عوامل های زنده محصییول برنامهسییلول

شوند، تنظیم متصل می 9یا هما  عناصر تنظیم کننده سی  6رونویایی که به مکا  اتصال این عوامل 

باشند. یک فاکتور رونویای اجزای مهم این شبکه می DNAگردد. فاکتورهای رونویایی متصل به  می

ها برای بیا  ژ  در موجودات TFکند اما ترکیب دقیق بایاری از تنها، بیا  ژ  را خیلی کم کنترل می

(. مشموس این عمل در مروموتورهای هر ژ  نزدیک 4338عالی ضیروری است )هنریکاو  و همکارا ،  

ای مروموتوری ت یا مایین دست که ناحیه( باسدس1Mbمیلیو  باز ) 4به محل شروع رونویای تا فاصله 

افتد. بنابراین درک درست از ( در نظر میهیرند، اتفاق می1kbبازی ) 4111با نقش اصیلی را در فاصله  

کنند اطلاعات ضیییروری برای سیییاخت که بیا  ژ  را کنترل می TFsمنطقه تنظیمی سیییی  مجاور 

های  (. باییییاری از ببش4381همکارا ، دهد )کین و های تنظیمی رونویاییی را ارائه می سیییاییتم  

اند و به جفت باز باس دسیت محل شروع رونویای قرار گرفته  4111های گیاهی عمدتا در تنظیمی ژ 

اشییاره شییده اسییت )تن هاو و همکارا ،   '5طور کلی به عنوا  منطقه مروموتور ژ  یا منطقه تنظیمی 
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و عناصییر ماسییخ اسییت که در اسییتبدام     DNA(. منطقه مروموتوری متشییکل از توالی خاژ 4338

مایند. این نکنند و رونویای را از منطقه رمزگباری مروتئین تاهیل میفاکتورهای مروتئین فشالیت می

های عناصیر تنظیمی در روی هما  رشته، به عنوا  منطقه رمزگباری ژ  عناصر تنظیمی سی   توالی

های خاژ با شوند. عناصر تنظیمی سی  موتیانامیده می 4های اتصیال فاکتورهای رونویایی  یا محل

(. توالی باسدسیییت 6119جفت باز می باشیییند )بنن و همکارا ،  65 -5در حدود  DNAتوالی کوتاه 

مجاور ژ  شامل عناصر تنظیمی مهمی است در حالی که توالی باسدست دور ممکن است حاوی عناصر 

(. 6141نویای ژ  دارند )ابراهیم و همکارا ، تری در تنظیم روتنظیمی دیهری باشد که کنترل ضشیا

مروموتر در باسدست ژ  نقش کلیدی در تنظیم بیا  ژ  در مراحل مبتلا رشدی و ماسخ به محیط را 

دارد. تنظیم رونویایی شامل چندگروه سیاتم نظارتی است. هر ژ  حاوی یک ترکیب منحصر به فرد  

بایاری از فرایندهای  cis است. عناصر تنظیمی  '5از توالی عناصیر تنظیمی سی  در منطقه تنظیمی  

کنند. بنابراین درک کامل از سیییاییتم تنظیمی ناییبه ها را کنترل میبیولوژیکی و ماسییخ به اسییترس

 باتهی دارد. cisبرداری ژ  به آنالیز موفق عمل عناصر 

 )من وکنند ها را کنترل میاین عناصیییر باییییاری از فرآیندهای بیولوژیکی و ماسیییخ به تنش 

های تنظیمی سییبب اختصییاصییی شیید  زما  و مکا  فشالیت رونویاییی این موتیا(. 6113همکارا ، 

باشند ) مونگ ها در گیاها  ضروری میشیوند و برای الهوهای بیانی خاژ همچو  ماسیخ به تنش  می

 قبنابراین درک کامل سیییاییتم تنظیم رونویاییی ژ  به آنالیز موف (. 6113کولایییرواتا  و همکارا ، 

 (. 6113عملکرد عناصر سی  باتهی دارد )مرز رودریهز و همکارا ، 

های حفاظت شده تکاملی، مشیارهایی هاتند که به طور گاترده برای شناسایی بیانی و توالیهم

(، با اسییتفاده از ترکیب 6112عناصییر سییی  مشییترک مورد اسییتفاده قرار میهیرند. هابرر و همکارا  )

 Brassicaهایی و توالی حفاظت شده به بررسی عناصر سی  مشترک در ژ بیانمنبع هم 6اطلاعات 

                                                 
4 - Transcription factor binding sites (TFBs) 



 

91 

 

oleracea   وArabidopsis thaliana های کاندیدا های مروموتوری در ارتولوگمرداختند. بهترین توالی

درصد  21شناسایی شدند و محل اتصال فاکتورهای رونویای در  Brassica oleraceaدر بررسی ژنوم 

شیده آرابیدومایی  کشیا شد. این مطالشه ارزش استفاده از مجموعه اطلاعات ژنتیکی    های آنالیز ژ 

دهد )هابرر و همکارا ، ای را نشا  میعملکرد برای رسییدگی به سواست میچیده در ژنومیک  مقایاه 

تنظیم زمانی و مکانی بیا  ژ  تا حد زیادی به حضییور و غیاب عناصییر تنظیمی سییی  در   (. 6113

 هایهایی که از نظر اقتصادی مهم هاتند دانش ما از جایهاهتهی دارد. در خانواده گراسمروموتور بای 

های رونویای هنوز محدود است. با تکمیل ژنوم سورگم و توالی اتصیال فاکتورهای رونویایی و شیبکه   

های مقایایه مروموتور اجازه شیناسییایی عناصر سی  موجود در ژنوم را   ژنوم برنج در دسیترس، آنالیز 

مجموعه داده متفاوت بیا  برنج،  9بیانی (، با استفاده از اطلاعات هم6113دهد. وانگ و همکارا  )می

های برنج و سورگم حفاظت شیده را بین مناطق باسدسیت ارتولوگ   phylogenetic footprintsهزارا 

. دهای سییی  در جفت مروموتورهای سییینتیکی مرداختنکشییا کردند همچنین به شییناسییایی موتیا

گبارند مرتبط اسییت که ها به اشییتراک میهایی که جفت ژ ها با تشداد موتیاشییباهت بیا  جفت ژ 

کند. این مطالشه اولین مجموعه اهمییت مشمیاری مروموتور مشیییابه را برای تنظیم هماهنگ تایید می  

ناصر آنالیز عدهد که به طور کلی به عنوا  الهویی برای بزرگ عناصیر سی  سورگم و برنج را ارائه می 

و همکارا  4واندمول (.6113باشییید )وانگ و همکارا ، ها میسیییی  از طریق مقایایییه ژنوم در گراس

بیانی و عناصر سی  به بررسی کنترل رونویای در آرابیدومای  های هم(، با شیناسایی شبکه 6113)

ها با  دهد که ژنشا  می تالیانا مرداختند. اطلاعات بیا  ژ  تولیدی توسط آزمایشات قدرتمند ریزآرایه

های ها با ارزیابی هاتی شناسی ژ ای هم هایتند. آ  الهوی بیا  مشیابه اغلب دارای عملکرد مشیابه  

بیا  مرداختند اما این روش درجات حااسیت کمی های همبینی عملکرد ژ بیا  همایایه به میش هم

شناسایی عملکرد بیولوژیکی ژ  ضشیا بیانی به تنهایی برای دهد هم( دارد که نشیا  می 19% -49%)

                                                 
4 - Vandepoele 
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بیا  ژ  های همدرصد هماایه 12کند. ادغام عناصر تنظیمی سی  با این روش نشا  داد که عمل می

این روش منبع مکمل با ارزشی را برای نامهباری  ها غنی هاتند.برای یک یا تشداد بیشتری از موتیا

از عناصیییر  ایو مجموعه GOبیانی، نامهباری ات هماز طریق ادغام اطلاعدهد. کیاربردی ژ  ارائیه می  

های گیاهی که به طور تکاملی حفاظت تنظیمی سیییی  ترکیب شیییده با مجموعه جدیدی از موتیا

عملکرد بیولوژیکی خاژ را به هم ارتباه داد )واندمول و ها با ها و موتیاتوا  بایاری از ژ اند میشده

(، برای شیناسیایی عناصر موجود در توالی ژ  انتقال   6113ارا  )و همک 4(. هاتورانها 6113همکارا ، 

ژ  انتقال دهنده فایفات در برنج را  با استفاده از نرم افزارهای    9(، در برنج، OsPTsدهنده فایفات ) 

MEGABLAST ،PLACE، Rice Genome Database  وNCBI  (، مورد بررسیییی قرار 6-4)جدول

شییناسییایی شیید که عناصییر سییی    نوع عناصییر تنظیمی سییی  459دادند. با اسییتفاده از این روش 

ARR1AT ،CAATBOX1 ،CACTFTPPCA1  وDOFCOREZM  در همه ژنهایOsPT  حضیییور

 عناصییرتنظیم و رونویاییی عوامل از مبتلفی های(. مجموعه6113داشییتند )هاتورانها  و همکارا ، 

اسییت  شییده شییناسییایی  دارند نقش گیاها  در تنش به ماسییخ در که هاآ  به مرتبط سییی  کننده

 (. 6112)شینوزاکی و همکارا ، 

 .آنالیز مروموتور مفید برای  های اطلاعاتی: فهرستی از مایهاه6-4جدول 
Source Link Species Database name 

(Mntwil et al., 

2008) 

http://Arabidopsis.med.ohiost

ate.edu/ 

 

AGRIS currently contains two 

databases, AtcisDB (Arabidopsis 

thaliana cis-regulatory database) and 
AtTFDB (Arabidopsis thaliana 

transcription factor database)  

AGRIS  

(Davuluri et al., 
2003) 

http://www.athamap.de/ A genome-wide map of putative 
transcription factor binding sites in 

Arabidopsis thaliana  

AthaMap  

(Lescot et al., 2002) http://oberon.fvms.ugent.be:80
80/PlantCARE/ 

Database of plant cis-acting regulatory 
elements and a portal to tools for in 

silico analysis of promoter sequences  

PlantCare  

(Higo et al., 1999) http://www.dna.affrc.go.jp/PL
ACE/ 

Database of motifs found in plant cis-
acting regulatory DNA elements, all 

from previously published reports. It 

covers vascular plants only  

Place  

 

های انتقال دهنده (، برای شییناسییایی عناصییر سییی  موجود در ژ   6141ابراهیم و همکارا  )

                                                 
4 - Hatorangan 

http://arabidopsis.med.ohio-state.edu/
http://arabidopsis.med.ohio-state.edu/
http://www.athamap.de/
http://oberon.fvms.ugent.be:8080/PlantCARE/
http://oberon.fvms.ugent.be:8080/PlantCARE/
http://www.dna.affrc.go.jp/PLACE/
http://www.dna.affrc.go.jp/PLACE/
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ها را محل شروع رونویای این ژ  5´منطقه تنظیمی kbp 5/4سیاکارز در برنج و آرابیدومای  تالیانا  

و  Genomatix ،PLACEهای اطلاعاتی های بیوانفورماتیکی و مایهاهمورد بررسی قرار دادند و از روش

PlantCARE  استفاده کردند. عناصر سی  متشددی برای نمو گیاهی، تنظیم هورمونی گیاهی و ماسخ

، ERE ،ARE ،ABREتوا  به حضور داشتند که از آنها می 5´منطقه تنظیمی kbp 5/4ها در به تنش

Sucrose-box ،Pyrimidine-box ،CAT ،RY ،A-box ،GARE ،Me-JA ،ARE ،DRE ،GA-

motif ،GATA ،GT-1 ،MYC ،MYB ،W-box  وI-box  اشییاره کرد. این نتایج نشییا  داد که ممکن

های ژ  انتقال دهنده ساکارز در برنج و اسیت عناصیر تنظیمی سیی  درگیر در تنظیم و بیا  خانواده   

آرابیدوماییی  تالیانا در طول توسییشه سییلولی یا در شییرایط تنش های محیطی به وجود آمده باشییند 

(،  به بررسییی عناصییر سییی  کنترل کننده  6146و همکارا  ) 4برندز (. 6141ارا ، )ابراهیم و همک

های تنظیم کننده هورمو  اکاییین در گیاه  آرابیدوماییی   و برنج مرداختند. با آنالیز  رونویاییی ژ 

های حفاظت شیده تکاملی تشریا شدند که به طور قابل توجهی به عنوا   بیوانفورماتیکی ژنوم، موتیا

الهوهای بیا  خاژ اکاین عمل  ( برای ایجادAuxin Respons Element) AuxREتصل به معناصیر  

، به شییناسییایی عناصییر سییی  مرتبط با )6141لی و همکارا  ) (.6146کنند )برندز  و همکارا ، می

 in silicoهای ( با اسیییتفاده از روشkbp4های میوسییییت آرابیدومایییی  در مناطق باسدسیییت )ژ 

هایی هاتند که بشضی از آنها عملکردهای TFهای شناسایی شده جایهاه های اتصال امرداختند. موتی

گبارند. این نتایج در ترکیب با آنالیزهای خاژ ای مانند نقش در تقایم سلولی را به اشتراک میمشابه

های خاژ که TFبرای  DNA-تواند کمک قابل توجهی برای شییناسییایی تشامل مروتئین  سییلولی می

 (.6141شوند باشد )لی و همکارا ، ها میبیا  ژ  در میوسیتموجب 

شیرایط نامطلوب محیطی مانند تنش فلزات سینهین اثرات شیدیدی بر رشد و نمو گیاه دارند و    

دهد که تیییرات در میزا  بیا  ژ ، فرایندهای کنند. مطالشات نشا  میتولید و عملکرد را محدود می

                                                 
4 - Berendzen 
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د. برخی کنهای فلزات سنهین را زیرو رو میولکولی در ماسخ به تنشگوناگو  بیوشییمیایی و اجزای م 

از اجزای کلیدی در چنین تنظیماتی مکانیاییم شییروع رونویاییی، مروموتورهای توالی نوکلئوتیدی و   

های عناصر سی  درگیر در تنظیم و خصوصیات حضیور عناصر سی  هاتند. بنابراین شناسایی توالی 

فلزات سنهین هاتند. کومار و همکارا   هم در درک ماسخ گیاهی به تنشعملکرد مروموتورها مراحل م

اعضیییای خانواده ژ  ناقل سیییولفات برنج که جزء  proximal(، بیه آنیالیز جامع مروموتورهای   6145)

ضیروری ماسخ به تنش فلزات سنهین است را انجام دادند. آنالیز حضور عناصر سی  مشترک متنوعی  

اتند را در مروموتورهای اعضای این خانواده ژنی نشا  داد )کومار و همکارا ، که در ارتباه با  تنش ه

6145 .) 

ژنوم چنییدین یوکییاریوت فتوسییینتز کننییده )آرابیییدومایییی ، برنج، صییینوبر، جلبییک سیییبز  

(Chlamydomonas reinhardtii ( جییلییبییک قییرمییز ،)Cyanidioschyzon merolae و دیییاتییوم )

(Thalassiosira pseudonana) ها اجازه های این ژنوماند. در دسیییترس بود  توالییابی شیییده توالی

 آورد. لیاز در این موجودات و آنالیز روابط تکاملیشا  را فراهم میهای مکتاتشناسایی ژ 

لیاز و آنچه در باس گفته شیده برای شناخت بیشتر مایر فشالیت  با توجه به اهمیت آنزیم مکتات

هایی است که به طور ماتقیم همراه با این این مایا  نامه شیناسیایی ژ   این آنزیم در گیاها  هدف از 

ای هلپشیییونید. از آنجا که این آنالیز بین دو گیاه تک آنزیم در گییاه آرابییدومایییی  و برنج بییا  می   

(Arabidopsis thalianaو دولپه )( ایOryza sativaانجام می ) ی این دو شییود هدف بشدی مقایاییه

های مبصوژ به بیا  برای هر دو گیاه از مایهاههای همباشد. با توجه به اینکه ژ   میدسیته از گیاها 

شییود درسییتی های بیوانفورماتیکی دیهر که در این مروژه انجام میآید در بررسیییهر کدام بدسییت می

 توا  مورد بررسی قرار داد.ها را میاطلاعات این مایهاه
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نج با لیاز در گیاه آرابیدومای  تالیانا و بربیا  با آنزیم مکتاتهای همبررسی بیوانفورماتیکی ژ 

های (، در هر دو گیاه شییروع و سییپ  جاییتجو ژ EC 4.2.2.2لیاز )های آنزیم مکتاتجاییتجوی ژ 

عملکرد و جایهاه ژ  بر روی کروموزوم انجام شیید. ها و بررسییی های کدکننده این آنزیمبیا  با ژ هم

بیا  و جایهاه آنها بر روی های هماین مراحیل بیه میا در شییینیاخیت عملکرد و ماییییر فشیالییت ژ        

لیاز مشییبر بیا  با ژ  مکتاتهای همهای دو گیاه کمک کرد. با اسییتفاده از این مراحل ژ کروموزوم

ا  بیهای هملیاز و ژ های مکتاتا  و عناصر سی  در تمام ژ شد. در ادامه برای تایید این امر محل بی

بیا آنهیا مورد بررسیییی قرار گرفت. در این مایا  نامه برای انجام این مراحل از چندین مایهاه اطلاعاتی   

از لیبیا  با آنزیم مکتاتهای هم(.  در ادامه مراحل بررسی بیوانفورماتیکی ژ 4-6اسیتفاده شید )شکل   

 شود. یشرح داده م

 لیازهای پکتاتمراحل یافتن ژن -2-1

لیاز در دو گیاه برنج و آرابیدومایییی  تالیانا از مایهاه اطلاعاتی های مکتاتبرای مییدا کرد  ژ  

CAZy (http://www.cazy.org ، اسیییتفاده شییید. ژ 6141( )سمبورد و همکارا )لیاز در های مکتات

ها تنها حضیییور دارند. در میا  این خانواده 41و  3، 9، 6، 4لیازها و در خانواده سیییاکاریددسیییته ملی

ا ها بود. بلیاز گیاه آرابیدومایییی  تالیانا و برنج در دسیییته یوکاریوتهای مکتاتشیییامل ژ  4خانواده 

لیاز دو گیاه آرابیدومای  و های مکتاتژ  6یا نام مروتئینی4شماره دسترسی CAZyاستفاده از مایهاه 

 NCBIاز مایهاه اطلاعاتی  GenBankها توسیییط شیییماره توالی مروتئینی این ژ  برنج بیدسیییت آمد. 

(http://www.ncbi.nlm.nih.gov ، قابل دسیییترسیییی اسیییت و توالی 6117( )بارت و همکارا ) های

ذخیره شید. با در دست داشتن توالی مروتئینی برای رسم درختچه   notepad ها در فایل مروتئینی ژ 

( )تامپاییو  و همکارا ، ClustalW  (http://www.gnome.jp/tools/clustalwافزار فیلوژنتیکی از نرم

( )تامورا و همکارا ، MEGA5 (Molecular Evolutionary Genetics Analysis version 5( و 6116

                                                 
1- Accession number 

2 - Protein name 
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از مایهاه اطلاعاتی  CAZyهای دسترسی بدست آمده از مایهاه ( اسیتفاده شد. برای تایید شماره 6144

Cell Wall Genomics (http://cellwall.genomics,purdue.edu/index.htm   ، ییانیگ و همکارا( )

 ( استفاده شد.6115

 بیان های هممراحل یافتن ژن -2-2

ای برنج پهلای آرابیدوماییی  تالیانا و تکلیاز در گیاه دولپهبیا  با مکتاتهای همبرای یافتن ژ 

 شود.استفاده شد که در زیر به طور جداگانه توضیا داده میاز مایهاه اطلاعاتی مبصوژ هر گیاه 

 (Arabidopsis thalianaآرابیدوپسیس تالیانا ) -2-2-1

لیاز در آرابیدومایییی  تالیانا از مایهاه اطلاعاتی بییا  با ژ  مکتات هیای هم برای جایییتجو ژ 

ATTED-II (http://atted.jp)    ،با ورود به این سایت در ( اسیتفاده شید   6113)اوبایاشیی و کینوشییتا

 Locusلیاز وارد شد در صفحه را انتباب و شیماره دسیترسی ژ  مکتات   Gene IDقایمت جایتجو،   

search ،coexpressed gene list   بیا  با های همانتباب شد تا لیات ژAccession number   مورد

و   locus  ،co-expressed genes  ،cis elementصیییفحه 1دارای  این میایهیاه   نظر بیدسیییت آیید.  

functional category .در  اسییتATTED-II  آید که بیا  به نمایش در میهای همشییبکه روابط ژ

بیانی ژنی نیز حاصل بیا  درک درسیتی از اسیاس سیاختار این هم   های همعلاوه بر لیایت اصیلی ژ   

بینی عناصیییر سیییی  ه از قبل برای میش(. همچنین نتایجی ک6119آید )روگمونت و هینهامپ، می

  شوند.اند ذخیره و الهوهای بیا  ژ  به طور گرافیکی نمایش داده میمرتبط با هر ژ ، محاسبه شده

بیا  در این های همبرای بررسییی اطلاعات ژ  لیایت ژ  و نمایش شیبکه ژ   دو روش متفاوت 

ژ  در ژنوم آرابیدومای  با استفاده از  بیا  و شبکه ژ  برای هرهای هملیات ژ  سیایت وجود دارد. 

تی به اطلاعات تواند به راحشیییود و کاربر میاند سیییاخته میکه از قبل وجود داشیییته 4های بیانیداده

 دسترسی داشته باشد

                                                 
1 - Expression data 
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 و CAZy، TAIRهای مایهاه

 Cell Wall Genomics  

 (لیازهای مکتاتیافتن ژ )

 

 ATTED-IIمایهاه 

 هایبیا  با ژ های همافتن ژ )ی

 (لیازمکتات

 

 NCBIسایت 

 ها(مروتئینی ژ الی توآوری جمع)

  Mega 5و  ClustalWافزار نرم

 )رسم درختچه فیلوژنتیک( 

)بدست آورد     Phytozomeمایهاه 

باسدست و   جفت باز 4111توالی 

 جایهاه ژ  بر روی کروموزوم( 

 

 

 

 

 

 

 

 TAIRنرم افزار 

 ها()رسم نقشه کرومزومی ژ 

 و  CAZy ، Oryzabase هایمایهاه

 Cell Wall Genomics 

 های مکتات لیاز()یافتن ژ  

 

 

  

 لیازهای مکتاتیافتن ژ 

 

 RiceFRENDمایهاه 

های بیا  با ژ های همیافتن ژ ) 

 (لیازمکتات

 

  Genevestigatorافزار نرم 

 )بررسی محل بیا ( 

  Oryzabaseمایهاه 

 ها()رسم نقشه کروموزومی ژ  

  PlantCAREنرم افزار 

 )بررسی عناصر سی (

 ب( الا(

یانا گیاه الا: آرابیدومای  تال لیاز دربیا  با آنزیم مکتاتهای هم: نمودار مراحل بررسی بیوانفورماتیکی ژ 4-6شکل 

 .(Oryza sativaب: برنج )
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های راهنما استفاده های مرتبط با یک ژ  یا ژ یافتن ژ  4لیات ژ  به عنوا  روش ژ  راهنما

ها و شناسایی ای از ژ شود، در حالی که از نمایش شبکه ژ  برای آنالیز روابط درونی میا  مجموعهمی

 queryهای روابط درونی میا  ژ شود. آنالیز هرمجموعه ژنی و های مرکزی در مجموعه استفاده میژ 

های شود. برای ترسیم شبکه ژ  از لیات ژ انجام می ATTED-IIدر  NetworkDrawerتوسیط ابزار  

ژ  که به  9بیا  تشیین شییود. در این مایهاه از های همای برای تشریا جفت ژ بیا ، باید آسییتانههم

بهبود  ATTED-IIهای ود. یکی از ویژگیشبیا  هایتند برای رسیم شبکه ژنی استفاده می  شیدت هم 

است )کینوشیتا و  بیا های همهای محاسباتی جدید برای ژ بیانی با توسشه روشهای همماتمر داده

  Gene Ontology Annotationبیا  با اسیییتفاده ازهای همهای ژ (. کیفیت داده6113اوبایاشیییی، 

کاربر  یابد.روزرسییانی بهبود میو با هر مرتبه به (6113شییود )اوبایاشییی و کینوشیییتا،  گیری میاندازه

 گیرییک اندازه ATTED-IIدر  بیانی را برای آنالیزهای بیشییتر دانلود کند. تواند تمام اطلاعات هممی

( مشرفی شییده اسییت. از آنجایی که بایییاری از MR) 6بیا  به نام رتبه دو طرفههای همجدید برای ژ 

یا ضریب  9در عمل به یکدیهر مرتبط هایتند، ضیریب همبایتهی میرسیو     بیا  که های همجفت ژ 

 متییر تصادفیخطی بین دو  همباتهیمیزا  )این ضریب گشتاور میرسو  -ضرب همبایتهی حاصل 

به « 1»به مشنای همبایتهی مثبت کامل،  « 4»کند که تیییر می 4تا  -4بین  آ سینجد. مقدار  را می

کمی دارند، برای جلوگیری از  (ستبه مشنی همبایتهی منفی کامل ا « -4»مشنی نبود همبایتهی، و  

برای  PCCکارآیی بهتری را از  MRشود. در این سیاتم، ارزیابی اسیتفاده می  MRها از حبف این ژ 

  دهد.بینی شده نشا  میعملکرد ژ  میش

MR   رتبه همباتهی نامتقار  است بدین مشنی که رتبه ژB  از ژA    هما  رتبه ژA   از ژ

B  رتبه نوعی میانهین هندسی هاتند. 6نیات و بنابراین، این 

                                                 
1 - Guide gene   

2 - Mutual Rank 

3 - Pearson correlation coefficient (PCC) 

http://fa.wikipedia.org/wiki/%D9%87%D9%85%D8%A8%D8%B3%D8%AA%DA%AF%DB%8C
http://fa.wikipedia.org/wiki/%D9%87%D9%85%D8%A8%D8%B3%D8%AA%DA%AF%DB%8C
http://fa.wikipedia.org/wiki/%D9%85%D8%AA%D8%BA%DB%8C%D8%B1_%D8%AA%D8%B5%D8%A7%D8%AF%D9%81%DB%8C
http://fa.wikipedia.org/wiki/%D9%85%D8%AA%D8%BA%DB%8C%D8%B1_%D8%AA%D8%B5%D8%A7%D8%AF%D9%81%DB%8C
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                                                                   MR(AB) = √ (Rank(A→B) x Rank(B→A))(: 4-9فرمول )

 (Oryza sativaبرنج ) -2-2-2

 RiceFRENDنج، مایهاه اطلاعاتی ای برلپهلیاز در گیاه تکبیا  با مکتاتهای همبرای یافتن ژ 

(http://ricefrend.dna.affrc.go.jp ، که دارای اطلاعات ژ 6146( )ساتو و همکارا ،)بیا  در های هم

ریزآرایه بدست برنج اسیت را مورد اسیتفاده قراردادیم. این مایهاه بر اساس مجموعه بزرگی از اطلاعات   

ها در مراحل مبتلا رشید و نمو تحت شرایط طبیشی و همچنین گیاها  برنج  ها یا ارگا آمده از بافت

 های مبتلا به وجود آمده است.تحت درما  با فیتوهورمو 

RiceFREND  برای بازیابی موثر اطلاعات  6و جاتجو چند ژ  4دارای دو گزینه جاتجو تک ژ

 HyperTreeبیا  را درهای همتواند تجایییم و تفاییییر شیییبکه ژ کاربر میبیا  اسیییت. های همژ 

Cytoscape Web  هاتی شناسی   های آنالیزهای گرافیکی داشیته باشد. علاوه بر این، ابزار و با فرمت

بیا  ارائه شده است. های همبینی بهتر عملکردهای زیات شناختی ژ ژ  و عناصیر سی  برای میش 

لیاز در برنج بیا  برای هر ژ  مکتاتهای هملاوه بر شیییماره دسیییترسیییی تک تک ژ  در این مایهاه ع

Locus ID  تمامی اطلاعات حاصله از این مایهاه به صورتها هم قابل دسترسی است. همه ژWord   و

Excell بیانی رسم شد.های همذخیره و جدول مربوه به شبکه 

 هاکروموزومها بر روی تعیین محل استقرار ژن -2-3

برای مشیبر کرد  جایهاه هر ژ  بر روی کروموزوم و نزدیکی و دوری آنها همچنین تشبیر اینکه  

ها اتفاق افتاده است یا خیر از نقشه کروموزومی استفاده شد. نقشه جایهاه آیا دوبرابر شدگی در بین ژ 

 TAIRمیایهاه اطلاعاتی   هیای آ  در گییاه آرابییدومایییی  تیالییانیا از      بییا  لییاز و هم هر ژ  مکتیات 

(http://www.arabidopsis.org  ، و درگیاه برنج از مایهاه اطلاعاتی 6118( )اسیییواربرک و همکیارا ،)

Oryzabase (http://www.shigen.nig.ac.jpاسیتفاده شد. در هر دو  6141ا ، ( )یامازاکی و همکار ،)

                                                 
1 - single guide gene search 

2 - multiple guide gene search 

http://ricefrend.dna.affrc.go.jp/
http://www.arabidopsis.org/
http://www.shigen.nig.ac.jp/
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بیا  های همانتباب و با وارد کرد  شماره دسترسی هر ژ  و ژ  Map Toolمایهاه در قامت ابزارها، 

با آ  جایهاه هر ژ  بر روی کروموزوم به دسیییت آمد. همچنین از این دو مایهاه برای تایید درسیییتی 

 آ  در این دو گیاه نیز استفاده شد.های بیا لیاز و همهای مکتاتشماره دسترسی ژ 

های مختلف با اسییتفاده از پایهاه اعاعاتی ها در بافتبررسییی میزان بیان ژن -2-4 

Genevestigator 

اسیییت که  (، ابزار آنالیز آنلاینیhttps://www.genevestigator.ethz.chاین میایهاه اطلاعاتی ) 

اجازه ماسییخ به طیا وسیییشی از سییواست در مورد بیا  ژ  در طول مراحل نمو، شییرایط اسییترس یا   

دهد )هراز و را می 4های خاژ و هم برای بررسیییی الهوهای بیا  جهانیهای بافت، هم برای ژ ویژگی

ای آنالیز داده بیا  در تمام موارد الهوی بیا  مورد انتظار ژ  با اسیییتفاده از ابزاره(. 6118همکیارا ،  

های همانطور که داده کنند.دهد که ابزارها نتایج دقیق و مورد تکرار تولید میبدسییت آمده نشییا  می 

ها در حال افزایش هاتند، کیفیت اطلاعات شوند و اندازه مجموعه دادهریزآرایه در دسترس بیشتر می

های بررسیییی میزا  بیا  هر ژ  در بافت برای شیییوند.ها به طور مداوم بهبود ببشییییده میاین برنامه

های آ  میزا  بیا استفاده شد. با وارد کرد  شماره دسترسی هر ژ  و هم Biclusteringمبتلا ابزار 

در این  Biclusteringافزار نرمسییطا، مشییبر شیید.  2بیا  در هر بافت توسییط  طیا رنهی قرمز در 

محل بیا  را مورد  98در گیاه تک لپه ای برنج  محل بیا  و 415میایهیاه برای گییاه آرابیدومایییی     

مشبر کرد. در هایی که در محل مورد نظر بیشترین بیا  را دارند توا  ژ دهد و میبررسیی قرار می 

های لیاز در برنج و ژ ژ  مکتات 2لیاز در آرابیدومای  و ژ  مکتات 62این مطالشه مشیبر شید که   

محل  415محل بیا  برای برنج و  98اند. از میا  بیشییتری داشییته بیا  با آنها در کدام محل، بیا هم

لیاز در آ  محل که احتمال بیا  بیشتر آنزیم مکتات 19و   42بیا  برای گیاه آرابیدومای  به ترتیب 

 هایشا  مورد بررسی قرار دادیم.بیا ها و هموجود داشت را برای تمامی ژ 

 جفت باز بالادست نقطه شروع رونویسی 1111توالی  شناسایی عناصر سیس در -2-5

                                                 
1 - Global expression patterns 

 ریشه 

https://www.genevestigator.ethz.ch/
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جفت 4111قبل از جاییتجو عناصییر سییی  موجود در توالی مروموتوری هر ژ  نیازمند داشییتن توالی 

 ها در گیاه برنج وبیا  آ های هملیاز و ژ های مکتاتبیازی باسدسیییت توالی نوکلئوتیدی تک تک ژ  

اسیییتفاده شییید  Phytozomeاین منظور از مایهاه اطلاعاتی  گییاه آرابیدومایییی  تالیانا بودیم، برای 

های گیاها  فتوسیینتز کننده و تاییهیل  (. این سییایت به تجمیع ژنوم6146)گودسییتین و همکارا ، 

های گیاها  سبز که در توالی و مشروح ژنوم 14مردازد. و دسیترسیی به   مقایایات مطالشات ژنومی می 

آورد. در این مایهاه اند را فراهم میبندی شیییدهملی خوشیییهگره تکا 61هیای ژنی در  داخیل خیانواده  

(http://www.phytozome.net (، گونه مورد نظر انتباب )در این مطالشهArabidopsis thaliana  و یا

Oryza sativaشییود. با انتباب ابزار ( میKeyword Search   رد نظر وارد شییماره دسییترسییی ژ  مو

را در 4111عدد  Sequensesقرار گیرد. در قایییمت  Locus IDگردد. در این قایییمت برای برنج می

گیرد. این جفت باز باسدسییت در اختیار قرار می4111نوشییته تا توالی نوکلئوتیدی  Upstreamجایهاه 

برای بدست آورد   توالی برای بدسیت آورد  عناصیر سی  در این مایا  نامه مورد استفاده واقع شد.  

های بیا لیاز و همهای مکتاتجفت باز باسدسیت نقطه شروع رونویای در ژ  4111عناصیر سیی  در   

استفاده شد )اسکوت  PlantCAREای آرابیدومای  تالیانا و برنج از مایهاه اطلاعاتی آنها در گیاه دولپه

تفکیک عناصییر سییی  و مشییبر کرد   (، با http://sphinx.rug.ac(. این مایهاه )6116و همکارا ، 

های مبتلا را به کاربر توالی و عمکرد هر عنصیر امکا  شناسایی و دسته بندی عناصر سی  در گروه 

جفت بازی باسدست را  4111توالی نوکلئوتیدی  Search for CAREدهد. در این مایهاه با انتباب می

والی انجام مبیرد. با توجه به نتایج حاصل از وارد کرده تا جاتجو برای یافتن عناصر سی  موجود در ت

اشند بلیاز اکثر عناصر سی  عناصر ماسخ دهنده به تنش میهای مکتاتآنالیز توالی مروموتوری، در ژ 

دسته عناصر ماسخ  9که در بین آنها عناصیر ماسیخ دهنده به نور بیشیتر است. بنابراین این عناصر در    

( 9-6( و عناصر دیهر )جدول 6-6ماسخ دهنده به هورمو  )جدول  (، عناصر4-6دهنده به نور )جدول 

 تقایم شدند.

http://www.phytozome.net/
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لیاز و میدا کرد  ژ  بیا  و شییباهت آنها با ژ  مکتاتهای همهمچنین برای بررسییی بیشییتر ژ 

ا آ  بیا  بلیاز و ژ  همهای مکتاتبیا  اصییلی درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری هرکدام از ژ هم

قرار گرفته بودند از نظر شباهت  queryبیانی که در یک خوشه با ژ  های همدین ترتیب ژ رسم شد. ب

 لیاز مورد مقایاه قرار گرفتند. عناصر سی  موجود در توالی با ژ  مکتات

 

 

جفت باز   4111: عناصییر سییی  ماسییخ دهنده به نور در توالی 4-6جدول 

 آرابیدومای  و برنجلیاز در گیاه های مکتاتباسدست ژ 

Function Sequence Site name 

Light responsive element 

ATTAAT Box 4 

TTTCAA Box I 
AAGATAAGATT GATA-motif 

ACCATTTTCACTC H-box 

GCATTC CATT-motif 
CACGTT G-Box 

AATCTGATCG ATCT-motif 

TACGTG G-box 
GGAGATG GAG - motif 

CCTTATCCA LAMP-element 

CAATCAAAACCT AAAC-motif 
AAAGATGA GA-motif 

CGTTAA GT1-motif 

GATATGG l-box 
GGGCGG Sp1 

TCTCCCT TCCC-motif 

TCTTAC TCT-motif 
AGTAATCT ATC-motif 

ACCTAACCTCC Chs-Unit1m1 

GTCGATAAGG RbcS-CMA7a 
AGAAACAA 

AGAAACTT 

AE-box 

GTGCCC(A/T)(A/T) MNF1 
TCCACGTGGC Box II 

AACCTAA MRE 

ACGTGGA ACE 
GATAatGATG as-2-box 

TTACTTAA Chs-CMA1a 

AAGAGATATTT 3-AF1 binding 
site 

CGTCA CGTCA-motif 

CAATCCTC ATCC-motif 
CCATGGGG CG-motif 
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های جفت باز باسدسیییت ژ 4111در توالی : عناصیییر سیییی  ماسیییخ دهنده به هورمو  6-6جدول 

 لیاز در گیاه آرابیدومای  و برنجمکتات
Function Sequence Site name 

Cis-acting regulatory element involved in the MeJA 

responsiveness 

TGACG 
CGTCA 

TGACG-motif 
CGTCA-motif 

Auxin- responsive element 
AACGAC TGA-element 

TGA-box 

Cis-acting element involved in the abscisic acid 
responsiveness 

TACGTG ABRE 
Motif IIb 

Gibberellin-responsive element AAACAGA GARE 

P-box 
Cis-acting regulatory element essential for the anaerobic 

induction 

TGGTTT ARE 

Ethylene-responsive element ATTTCAAA ERE 
Cis-acting element involved in heat stress responsiveness AAAAAATTTC HSE 

Cis-acting element involved in salicylic acid responsiveness GAGAAGAATA TCA-element 

SARE 

 

 

 

 

 
گیاه لیاز در هیای مکتات : عنیاصیییر سیییی  دیهر موجود در توالی مروموتوری ژ  9-6جیدول  

 آرابیدومای  و برنج
Function Sequence Site name 

MYB binding site involved in flavonoid biosynthetic 

genes regulation 

TTTTTACGTTA MBSI 

Cis-acting regulatory element required for endosperm 
expression 

GTCAT 
TGTGTCA 

Skn-1-motif 
GCN4-motif 

Cis-acting regulatory element involved in circadian 

control 

CAANNNNATC Circadian 

MYB binding site involved in drought-inducibility CAACTG MBS 

Cis-acting regulatory element involved in zein 

metabolism regulation 

GATGATGTGG O2-site 

Cis-acting element involved in defense and stress 

responsiveness 

ATTTTCTTCA TC-rich repeats 

Cis-acting element involved in seed-specific regulation CATGCATG Ry-element 
Cis-acting element involved in low-temperature 

responsiveness 

CCGAAA LTR 

Wound-responsive element AAATTTCCT WUN-motif 
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 فصل سوم
 یجنتا
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های تجزیه کننده مکتین دیواره سیلولی هاتند و فراوانی آنها  ( آنزیمEC 4.2.2.2لیازها )مکتات

ها توسیییط بیا  ای اسیییت. ماییییر فشالیت این ژ لپهای تقریبا دو برابر گیاها  تکدر گییاها  دولپه 

 تواند راهیلیاز میبیا  ماتقیم با مکتاتهای همشود. شناخت ژ های مبتلا تنظیم میهماهنگ ژ 

ها بر اساس تشابه بیا ، ابزار مناسبی برای بندی ژ برای درک بهتر عملکرد آ  در گیاها  باشد. خوشه

های مرتبط بندی داده(. خوشه4338ها با فشالیت مرتبط به هم است )ایاا  و همکارا ، بندی ژ گروه

ها با الهوی بیا  مشییابه اغلب عملکرد مشییابهی را به اشییتراک  ژ  با بیا  ژ  بر این مفهوم اسییت که

ر ها با یکدیهر صیییرفا بهای ژنی ارتباه ژ گیبارند. در آنالیزهای بیوانفورماتیکی مبتنی بر شیییبکه می

ن ها با همباتهی باس در اینمایند که ژ بینی میها میشضیرایب همبایتهی اسیتوار است. همباتهی   

بیانی ما را در مورد حدس عملکرد در فرآیند زیاتی مشابه شرکت دارند. اطلاعات هم ها احتماسماژول

های جدیدی که به طور کاربردی به یک مدیده تحت جاییتجو های ناشییناخته و جاییتجو برای ژ ژ 

یانی بهای همبیا  تنها با استفاده از شبکههای همسازد. از آنجایی که بررسی ژ مربوه هاتند قادر می

 های عناصر سی  درها و تفاوتهایی با عملکرد یکایا  کافی نیایت بررسیی شیباهت    برای یافتن ژ 

یا  ژ  و بهای همبیانی باشد. با داشتن دادههای همتواند تاییدی بریافتهباسدست توالی مروموتوری می

نیم. کمیی ژ  فراهم گباری کاربردعناصر سی  موجود در توالی مروموتوری منبع با ارزشی را برای نام

ا  توتر احتمالی را میبیا  ماییتقیمهم لیاز، ژ بیا  با ژ  مکتاتهای همبر اسییاس میزا  شییباهت ژ 

 شناسایی کرد. 

هایی که در شبکه ارتباه لیاز )ژ بیا  ماتقیم با مکتاتهای همنتایج حاصیل از شیناسیایی ژ    

( هایییتند( در گیاه MRدارند و دارای کمترین رتبه همبایییتهی دو طرفه ) Query  مایییتقیم با ژ 

)در این  Genevestigatorافزار ها با استفاده از نرمآرابیدومایی  و برنج، نتایج بررسیی  محل بیا  ژ   

بیا  با های همهایی که ژ درصد و بافت 71لیاز بیا  باسی های مکتاتهایی که در آ  ژ بررسی بافت

درصد داشتند شناسایی شدند( و نتایج حاصل از شناسایی عناصر سی  موجود در  75ا بیا  باسی آنه
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( به صییورت زیر PlantCareافزار باز باسدسییت با اسییتفاده از نرم  جفت4111توالی مروموتوری )توالی 

 باشد. می

ای آرابیدوپسیییس تالیانا لییاز در گییاه دولپه  هیای پکتیات  شیینیاسییایی ژن  -3-1

(Arabidopsis taliana ) 

 Cell Wallو  CAZyلیاز در آرابیدوماییی از مایهاه اطلاعاتی های مکتاتبرای شییناسییایی ژ  

Genomics ساکاریدلیازها درمایهاه های ملیاستفاده شد. با بررسی خانوادهCAZy  62مشبر شد که 

(. جایهاه هر ژ  بر 4-9دول وجود دارند )ج 4لیاز مربوه به گیاه آرابیدوماییی  در خانواده ژ  مکتات

، شش ژ  بر روی 9لیاز  نه ژ  بر روی کروموزوم ژ  مکتات 62روی کروموزوم نشیا  داد که از میا   

تنهییا  6و بر روی کروموزوم  1، چهییار ژ  بر روی کروموزوم 4، منج ژ  بر روی کروموزوم 5کروموزوم 

بوجود آمده باشییند. در  4شییدگی ژنی( که ممکن اسییت در اثر دوبرابر4-9یک ژ  وجود دارد )شییکل 

لیاز ( وجود دارد و در چهار مکتاتPfam0054)  Pec_lyase_Cهای آرابیدومای  دماین  PLLتمامی 

(PLL8-11  دمییاین )Pec_lyase_N (Pfam04431 علاوه بر دمییاین )Pec_lyase_C  .نیز وجود دارد

دارای مپتیدهای ترشحی هاتند  PLLهای نشا  داد که اکثر ژ  TargetPو  SignalPنتایج حاصل از 

و در ماییرهای ترشیحی فشالیت دارند. در بررسیی درختچه فیلوژنتیکی توالی مروتئینی رسییم شده با    

کلاس طبقه  7لیاز در آرابیدوماییی  در های مکتاتژ  (6-9)شییکل  MEGA5افزار اسییتفاده از نرم

ها ( ژ 6-9درختچه فیولوژنتیکی )شکل  ( و4بندی شدند و با توجه به درصد یکاانی )جدول میوست

( تشابه باسیی دارند که ممکن است بر اثر دو PLL1 , 2) 7( و PLL4-7) 5(، PLL8-11) 1در کلاستر 

در کلاستر  At4g22090-PLL5 و  At4g22080-PLL4 های برابر شدگی ژنی به وجود آمده باشند. ژ 

اند. در مایهاه اه ژنی و در کناریکدیهر قرار گرفته( در ییک جایه 1بر روی ییک کروموزوم )کروموزوم   5

                                                 
1 - Gene duplication 
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ATTED-II   های ژ  وجود ندارد، بنابراین آنالیز ژ  6بیا  با این های هماطلاعاتی برای بررسیییی ژ

 بیا  این دو در تحلیل ما قرار نهرفته است.هم

اصر ه در بین عنهای آرابیدومای  نشا  داده است کنتایج حاصل از آنالیز توالی مروموتوری ژ 

GA-motif (CGTTAA )( و TACGTG) Box 4 (ATTAAT  ،)G-boxماسخ دهنده به نور، عناصر 

( و در بین عناصر ماسخ دهنده به هورمو ، عناصر 9-9به ترتیب دارای بیشترین تکرار هاتند )جدول 

(، آبازیک اسید TGGTTT) ARE(، MeJA( )TGACG/ CGTCAماسیخ دهنده متیل جاسیمونات )  

(ABRE( )TACGTG( سیییالیاییییلیک اسیییید ،)TCA( )GAGAAGAATA( و اکایییین )TGA )

(AACGAC  همچنین در بین عناصیر سییی  دیهر، عنصر  1-9( تکرار بیشیتری دارند )جدول ،)TC-

rich repeats (ATTTTCTTCA  عیینصیییییر ،)MBS (CAACTG  عیینصیییییر ،)Circadian 

(CAANNNNATC  و )Skn-1-motif (GTCAT به ترتیب دارای ) بیشییترین تکرار هاییتند )جدول

9-5).  

بیا  و مقایایییه های هملیاز با ژ های مکتاتدر مرحله بشد برای بررسیییی توالی مروموتوری ژ 

های عناصیر سی  موجود در توالی آنها با یکدیهر، درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ   شیباهت 

های وژنتیکی در میوسییت(. در درختچه ژ های آ  رسییم شیید )درختچه های فیل بیا لیاز و هممکتات

لیاز در یک خوشیییه قرار داشیییتند انتباب و مورد آنالیز قرار گرفتند. در ادامه بیانی که با ژ  مکتاتهم

ه بیانشییا  در آرابیدوماییی  آوردهای هملیاز با هریک از ژ های مکتاتنتایج آنالیز بیوانفورماتیکی ژ 

 شده است. 
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 https://www.arabidopsis.orgلیاز در ژنوم آرابیدومای  تالیانا. های مکتات: نقشه کروموزومی ژ 4-9شکل 

لیاز در ژنوم های مکتاتشییماره دسییترسییی، نام عمومی و محل اسییتقرار ژ   : 4-9جدول 

 آرابیدومای  تالیانا.

Protein Name GeneBank No. Choromosome 

At3g09540 AAF23285.1 PLL1 Chr3:2928811..2931228 reverse 

At3g55140 CAB75748.1 PLL2 Chr3:20438772..20440429 forward 

At5g09280 CAC05454.1 PLL3 Chr5:2880423..2881597 reverse 

At4g22080 CAA18111.1 PLL4 Chr4:11700555..11702666 reverse 

At4g22090 CAA18112.1 PLL5 Chr4:11704003..11706042 reverse 

At1g11920 AAC17625.1 PLL6 Chr1:4023667..4025097 reverse 

At1g30350 AAG51103.1 PLL7 Chr1:10710079..10711664 reverse 

At1g14420 AAF43942.1 PLL8 Chr1:4931566..4933515 reverse 

At2g02720 AAC05350.1 PLL9 Chr2:763011..765027 forward 

At3g01270 AAF03499.1 PLL10 Chr3:82685..84897 reverse 

At5g15110 CAC01830.1 PLL11 Chr5:4895750..4897682 forward 

At5g04310 NP_196051.2 PLL12 Chr5:1203203..1207352 reverse 

At3g54920 

(PMR6)* 
AAM97687.1 PLL13 

Chr3:20345082..20348582 forward 

 

At5g55720 BAB09239.1 PLL14 Chr5:22556047..22557725 forward 

At5g63180 AAL25610.1 PLL15 Chr5:25340954..25343119 reverse 

At1g67750 AAL58893.1 PLL16 Chr1:25401588..25403503 forward 

At3g53190 BAD95042.1 PLL17 Chr3:19713928..19717595 forward 

At3g27400 NP_189376.1 PLL18 Chr3:10140323..10143225 forward 

At4g24780 AAK25850.1 PLL19 Chr4:12770331..12772333 reverse 

At3g07010 AAF27005.1 PLL20 Chr3:2212728..2216483 reverse 

At5g48900 AAK92730.1 PLL21 Chr5:19825137..19829092 forward 

At3g24670 BAB01216.1 PLL22 Chr3:9005939..9008801 reverse 

At4g13210 CAB41931.1 PLL23 Chr4:7669948..7673376 forward 

At3g24230 BAB01365.1 PLL24 Chr3:8774616..8777407 forward 

At4g13710 AAL11586.1 PLL25 Chr4:7962432..7966461 forward 

At1g04680 AAB80622.1 PLL26 Chr1:1303529..1307884 reverse 

 :*PMR6 (Powdery mildew `     در داشتتتتتتیت  د )C-terminal        بتتتک متتتف

glycosylphosphstidylinositol anchor   نستتتته  بPLL   هکی دمگر آراب د پستتتت ا   ک

 دارد.

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=AAF23285.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=CAB75748.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=CAC05454.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=CAA18111.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=CAA18112.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=AAC17625.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=AAG51103.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=AAF43942.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=AAC05350.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=AAF03499.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=CAC01830.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=NP_196051.2
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=AAM97687.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=BAB09239.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=AAL25610.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=AAL58893.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=BAD95042.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=NP_189376.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=AAK25850.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=AAF27005.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=AAK92730.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=BAB01216.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=CAB41931.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=BAB01365.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=AAL11586.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=AAB80622.1
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 CAZy (www.cazy.org)( از 62لیاز  آرابیدومای  )های مکتات: توالی6-9جدول 

ها از توالی SignalP (http://www.cbs.dtu.dk/)بدسییت آمدند. با اسییتفاده از  

مورد بررسیییی قرار گرفتند. به منظور تشیین اینکه  transit peptide حضیییورنظر 

دهد و می ( را مورد هدف قرارS( یا مایییر ترشییحی )Mمروتئین بالغ، میتوکندری )

 TargetPمیییانییید از ( بیییاقیییی مییییCییییا در سیییییییییتیییومیییلاسیییییم ) 

(http://www.cbs.dtu.dk/services/TargetP/)  با استفاده از اسیتفاده شد .Pfam 

(pfam.sanger.ac.ukآنالیز دمائین )های ها انجام شییید که نشیییا  داد دمائینC  و

C/N  لیییاز در توالی مکتیاتArabidopsis thaliana   وجود دارنیید. بییا اسیییتفییاده از

TMHMM (2.0/-www.cbs.dtu.dk/services/TMHMM نشیییا  داده شییید که )

 دارد. transmembrane helicesتوالی مروتئینی چه تشداد 

Accession       

Number 
SignalP TargetP Pfam TMHMM 

PLL1 NO C Pec lyase C 0 

PLL2 NO C Pec lyase C 0 

PLL3 NO C Pec lyase C 0 

PLL4 YES(22)a S Pec lyase C 0 

PLL5 YES(22) S Pec lyase C 0 

PLL6 YES(23) S Pec lyase C 0 

PLL7 YES(16) S Pec lyase C 0 

PLL8 YES(29) S Pec lyase C/N 1 

PLL9 YES(25) S Pec lyase C/N 1 

PLL10 YES(24) S Pec lyase C/N 0 

PLL11 YES(24) S Pec lyase C/N 0 

PLL12 YES(34) M Pec lyase C 1 

PLL13 YES(22) S Pec lyase C 0 

PLL14 YES(19) S Pec lyase C 0 

PLL15 NO M Pec lyase C 1 

PLL16 YES(27) S Pec lyase C 1 

PLL17 YES(24) S Pec lyase C 2 

PLL18 YES(24) S Pec lyase C 1 

PLL19 YES(24) S Pec lyase C 0 

PLL20 YES(24) S Pec lyase C 0 

PLL21 YES(25) S Pec lyase C 0 

PLL22 YES(28) S Pec lyase C 0 

PLL23 YES(26) S Pec lyase C 1 

PLL24 YES(25) S Pec lyase C 1 

PLL25 NO S Pec lyase C 1 

PLL26 YES(20) S Pec lyase C 0 

YES توالی :transit peptide .دارد 

NO توالی :transit peptide .ندارد 

a اعداد داخل مرانتز نشا  دهنده طول :transit peptide .است 

 

 

 

http://www.cazy.org/
http://www.cbs.dtu.dk/
http://www.cbs.dtu.dk/services/TargetP/
http://www.cbs.dtu.dk/services/TMHMM-2.0/
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لیاز و مقایاییه آنها با یکدیهر. درختچه فیلوژنی با نرم های مبتلا مکتات: درختچه فیلوژنی برای ژ 6-9شییکل 

لیاز در آرابیدومای  در ژ  مکتات 62رسم شد. 4111با تکرار  Bootstrapافزار مها، روش اتصیال مجاور و آنالیز  

 اند.خوشه قرار گرفته 7

 

1 

2 

4 

3 

5 

6 

7 
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باسدسییت  جفت باز4111ها در هریک از توالی ماسیخ دهنده به نور و تشداد آ  : عناصیر سیی    9 -9جدول 

 لیاز موجود در آرابیدومای  تالیاناهای مکتاتژ 

Light response associated cis-element No. Gene 

ACE, AE-box, Box 4, Box I, G-box, GA-motif, TCT-

motif, as-2-box,chs-CMA1a 
10 At5g04310 

ACE, Box 4, GA-motif, GAG-motif, GATA-motif, l box, 

TCT-motif, rbc s-CMA7a 
9 At4g13210 

Box 4, Box I, GT1-motif, LAMP-element, MRE 6 At4g13710 

AE-box, Box 4, G- box, GA- motif, I box, Sp1 9 At4g24780 

3-AF1 binding site, Box 4, Box I, GA-motif, MRE 5 At2g02720 

CATT-motif, G- Box 3 At1g04680 

ACE, AE-box, ATCC-motif, Box 4, CG-motif, G box, 

GAG-motif, l Box, Sp1, rbcs-CMA7a 
11 At1g14420 

ATCT-motif, G-box, GAG-motif, LAMP-element 4 At3g01270 

ATCT-motif, Box 4, Box I, CATT-motif, G-Box, GA-

motif,  GA-motif, GT1-motif, l box 
11 At3g53190 

3-AF1 binding site, G-Box, GA-motif 4 At3g09540 

AAAC-motif, Box 4, G-Box, GA-motif, GT1-motif,  l 

box 
8 At3g07010 

Box 4, Box I, GATA-motif, 4 At1g67750 

Box I, G-Box, Box II 4 At3g55140 

G-Box, GAG-motif, rbc s-CMA7a 4 At3g27400 

ATC-motif, Box 4, GA-motif, Sp1, Chs-Unit1m1, TCT-

motif 
6 At3g24670 

GAG-motif, l box 3 At5g55720 

MNF1, CATT-motif, AE-box, Box I 4 
At3g54920 

(PMR6) 

G-Box, GT1-motif, TCT-motif 4 At5g63180 

AE-box, MRE, TCT-motif 5 At5g15110 

Box 4, Box I, CGTCA-motif, G-Box, G box, l box, AE-

box 
10 At1g11920 

ACE, AE-box, Box 4, Box I 5 At5g48900 

AAAC-motif, Box 4, GT1-motif, AE-box, MRE 5 At5g09280 

Box 4, G box, GA-motif, l box 5 At1g30350 

Box 4 2 At3g24230 
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های باسدست ژ  جفت باز4111در هریک از توالی  آنهاو تشداد  هورمو : عناصیر سی  ماسخ دهنده به  1-9جدول 

 لیاز موجود در آرابیدومای  تالیانامکتات

Hormonal regulation associated cis- element 
Gene 

 
TCA 

SAR

E 

HSE ERE ARE 
GARE 

P-box 

ABRE 

Motif 

IIb 

TGA-element 

TGA- box 

TGACG

/ 

CGTCA 

1    1 1  3 At5g04310 

 2       At4g13210 

   3     At4g13710 

        At4g24780 

 1  1    1 At2g02720 

   1   1  At1g04680 

1       1 At1g14420 

    2 3   At3g01270 

  1 1  1  1 At3g53190 

 1 1 2 1  1 2 At3g09540 

   1     At3g07010 

       2 At1g67750 

  2  1 1  3 At3g55140 

1   1  1 1  At3g27400 

   1    1 At3g24670 

   1   2 1 At5g55720 

1   1 1  1 1 
At3g54920 

(PMR6) 

 1  1  1  1 At5g63180 

   1    1 At5g15110 

1        At1g11920 

1  1      At5g48900 

   1     At5g09280 

   1  1   At1g30350 

1   1   1  At3g24230 

7 5 5 18    6 9        7 18 
Duplication 

number* 

 لیاز آرابیدومای های مکتاتدهنده به هورمو  در ژ تشداد تکرار عناصر سی  ماسخ: * 
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باسدسیییت  جفت باز 4111در هریک از توالی  آنهاو تشداد  دیهر: عناصییر سییی    5-9جدول 

 لیاز موجود در آرابیدومای  تالیانامکتاتهای ژ 
Other regulation cis-element  NO. Gene 

GCN4-motif, MBS, Skn-1-motif, TC-rich repeats 5 At5g04310 

LTR, MBS, MBS1 4 At4g13210 

Circadian, TC-rich repeats 2 At4g13710 

MBS, Ry-element, Skn-1-motif, TC-rich repeats, WUN-motif 5 At4g24780 

Circadian,MBS, 2 At2g02720 

GCN4-motif, MBS, Skn-1-motif, O2-site 6 At1g04680 

MBS, circadian, Skn-1-motif 4 At1g14420 

Circadian, TC-rich repeats 2 At3g01270 

Circadian,MBS, 2 At3g53190 

TC-rich repeats, Skn-1-motif 3 At3g09540 

O2-site, TC-rich repeats 2 At3g07010 

MBS1, Skn-1-motif 2 At1g67750 

 0 At3g55140 

TC-rich repeats, circadian 3 At3g27400 

TC-rich repeats, circadian, Skn-1-motif, LTR 6 At3g24670 

circadian 3 At5g55720 

LTR, circadian 3 At3g54920 

(PMR6) 

MBS, TC-rich repeats 2 At5g63180 

TC-rich repeats, LTR 2 At5g15110 

GCN4-motif, Ry-element, Skn-1-motif, TC-rich repeats, 

circadian, LTR 

9 At1g11920 

 0 At5g48900 

TC-rich repeats, Skn-1-motif, MBS 5 At5g09280 

TC-rich repeats, Skn-1-motif, LTR 3 At1g30350 

Skn-1-motif, Ry-element 4 At3g24230 
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دارای  ATTED-IIبیانی بدست آمده از مایهاه با توجه به شیبکه هم  PLL1 (At3g09540،)ژ  

، 4های باشد که بر روی کروموزوم( می2-9)جدول  3/3تا  8/6بیا  ماتقیم با رتبه دو طرفه ژ  هم 2

 71های مروتوملاست و ریشه بیا  باستر از (. این ژ  در بافت9و  6قرار دارند )شکل میوست  5و  9، 6

بیا  های همدرصد ژ  75( و بیا  باستر از 6و جدول میوست  4درصید داشیته اسیت )شیکل میوست     

 باشد.های مبتلا به ترتیب به صورت زیر میماتقیم با آ  در بافت

های در بافت At5g43880  ریشیییه، ژ در بافت At5g62070و At2g38010 ، At3g52370ژ  

درصیید داشته اند  75ریشیه، بیا  بیشییتر از   در بافت At1g24625و  At3g19340ریشیه و برچه، ژ   

دهد ژ  (. نتایج حاصییل از بررسییی جایهاه بیا  نشیییا  می  6و جدول میوسیییت 1)شییکل میوسییت   

At1g24625  یر تنظیمات کند و درگکه به عنوا  یک مروتئین کوچک متصیییل به یو  روی عمل می

تری باشد. با توجه به درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری بیا  مایتقیم رونویایی اسیت احتماس هم  

در یک خوشییه قرار گرفته  At5g43880و  At2g38010بیا  های همبا ژ  PLL1( 5)شییکل میوسییت 

( نشا  9اسیت و نتایج حاصیل از بررسیی عناصیر سیی  موجود در توالی مروموتوری )جدول میوست      

تری اسییت که دارای فشالیت سییرآمیداز و درگیر  بیا  ماییتقیماحتماس هم  At2g38010دهد ژ  می

در غشیا سلولی برگ و ساقه گیاه است. سرآمیدها  القا مرگ برنامه    Sphingolipidفرآیند متابولیایم  

 (.6118همکارا ،  و هانا  و 6119( می شوند )لیانگ و همکارا ، PCD) 4ریزی شده سلولی یا آمومتوز

 At3g09540-PLL1 های هم بیا  ماتقیم با ژ : لیات ژ  2-9جدول 

Function MR At. number 

Neutral/alkaline non-lysosomal ceramidase 2.8 At2g38010 

- 3 At5g43880 

FASCICLIN-like arabinogalactan protein 15 precursor 4.2 At3g52370 

- 7.3 At3g19340 

zinc finger protein 7 9.4 At1g24625 

IQ-domain 23 9.9 At5g62070 

 ها تشیین نشده است.: نقش ژ  -

دارای  ATTED-IIبیانی بدست آمده از مایهاه (، با توجه به شیبکه هم At3g55140) PLL2ژ  

های کروموزومباشد که بر روی ( می7-9)جدول  8/68تا  7/8بیا  مایتقیم با رتبه دو طرفه  ژ  هم 9

                                                 
1 - Programmed cell death 
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درصد نداشته  71بافت بیا  باسی  19(. این ژ  در میا  این 7و  2قرار دارند )شکل میوست   5و  9، 6

بیا  ماتقیم با آ  در های همدرصد ژ  75( و بیا  باستر از 1و جدول میوست  4است )شکل میوست 

در میا  این  At6g62930و  At6g62930های باشد. ژ های مبتلا به ترتیب به صیورت زیر می بافت

درصد داشته  75در بافت گرده بیا  باستر از  At3g54860درصد نداشته و ژ   75بافت بیا  باسی  19

(. نتایج حاصییل از بررسییی جایهاه بیا  نشییا  داد ژ   1و جدول میوسییت  8اسییت )شییکل میوسییت  

At5g62930  هیدروسزی اسییت )مالهارد و  تری اسییت. این ژ  دارای فشالیتبیا  ماییتقیماحتماس هم

کند. با توجه به درختچه فیلوژنتیکی توالی ( و بر روی بیاندهای اسیییترازی فشال می 6111همکیارا ،  

دهد و نتایج حاصل از بررسی عناصر یک کلاستر جدا تشکیل می PLL2( 3مروموتوری )شکل میوست 

که   At3g54860بیا  هم هایدهد ژ ( نشا  می5سی  موجود در توالی مروموتوری )جدول میوست 

کند )زیلی و جوشییی یا تلفیق غشییا داخل سییلولی عمل می  به عنوا  یک مروتئین ضییروری برای هم

 تری هاتند.بیا  ماتقیمبا فشالیت هیدروسزی احتماس هم At5g62930( و 6112همکارا ، 

    At3g55140-PLL2 بیا  ماتقیم با ژ های هم: لیات ژ 7-9جدول 

Function MR At. number 

Sec1/munc18-like (SM) proteins superfamily 8.7 At3g54860 

SGNH hydrolase-type esterase superfamily protein 20.2 At5g62930 

casein kinase II beta subunit 4 28.8 At2g44680 

 

دارای  ATTED-IIبیانی بدست آمده از مایهاه (، با توجه به شبکه همAT5G09280) PLL3ژ  

کروموزوم  5باشیید که بر روی هر ( می8-9)جدول  1/3تا 4بیا  ماییتقیم با رتبه دو طرفه ژ  هم 44

های گرده و بافت لیفی بیا  (. این ژ  در بافت44و  41اند )شیکل میوست  آرابیدومایی  جای گرفته 

های درصد ژ  75( و بیا  باستر از 2و جدول میوست  4درصد داشته است )شکل میوست  71باستر از 

 باشد.های مبتلا به ترتیب به صورت زیر میبیا  ماتقیم با آ  در بافتهم

 At1g09720 ،At2g07020 ،At1g18510 ،At5g01680 ،At2g31910 ،At1g29770هیای  ژ  

گرده، تبمدا  و  های ریشه،در بافت At5g15560های گرده و بافت لیفی، ژ  در بافت At5g22900و 

 At1g01450های ریشییه و گرده، ژ  در بافت At4g21323در بافت گرده، ژ   At3g02125کلاله، ژ  
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و جدول 46درصید داشته اند ) شکل میوست   75های ریشیه، گرده و بافت لیفی بیا  باستر از  در بافت

با  At1g09720های احتماس ژ دهد که (. نتایج حاصییل از بررسییی جایهاه بیا  نشییا  می 2میوسییت 

که به At2g07020 عملکرد مروتئین کینیاز کیه در فراینیدهای فیزیولوژیکی گوناگو  نقش دارند، ژ     

ند تکثیر، های سلولی مانصیورت مروتئینی با نوکلئوتید آدنین در فشالیت کینازی در بایاری از فرآیند 

ر بایاری از کند و دوتئین نقش کلیدی بازی میکند و در فافوریلاسیو  مرتمایز و تقایم فشالیت می

جوشی که در نمو، ماسییخ های ایمنی وتاهیل هم At1g18510فشالیت های سیلولی حضیور دارد، ژ    

، At2g31910های سییلول در طول رشیید گیاه نقش دارد و در برگ و ریشییه حضییور دارند، ژ -سییلول

At5g01680  و At5g22900  دارند ، ژ   کیه در بیاز شییید  روزنه گیاه نقشAt1g29770   که دارای

با  At1g01450باشیید و ژ  فشالیت دهیدروژنازی اسییت و واسییطه واکنش های مبتلا متابولیکی می 

تری هایییتند. با توجه به درختچه فیلوژنتیکی توالی های مایییتقیمعملکرد مروتئین کینازی، هم بیا 

در یک خوشه  At3g02125و  At5g15560بیا  های همبا ژ  PLL3( 49مروموتوری )شیکل میوست  

( 7قرار گرفته است و نتایج حاصل از بررسی عناصر سی  موجود در توالی مروموتوری )جدول میوست 

 تری است.بیا  ماتقیمبا عملکرد ناشناخته احتماس هم  At3g02125دهد که ژ  نشا  می

   At5g09280-PLL3 بیا  ماتقیم با ژ های هم: لیات ژ 8-9جدول 

Function MR At. number 

Kinase interacting (KIP1-like) family protein 1 At1g09720 

- 1.4 At5g15560 

Protein kinase protein with adenine nucleotide alpha hydrolases-

like domain 

2 At2g07020 

- 3.3 At3g02125 

tetraspanin 16 4.1 At1g18510 

cation/H+ exchanger 26 4.2 At5g01680 

Haloacid dehalogenase-like hydrolase (HAD) superfamily protein 4.2 At1g29770 

cation/H+ exchanger 21 4.9 At2g31910 

cation/H+ exchanger 3 6.5 At5g22900 

Subtilase family protein 8.4 At4g21323 

Protein kinase superfamily protein 9.4 At1g01450 

 ها تشیین نشده است.: نقش ژ  -

 

بیانی بدسیییت آمده از مایهاه ( قرار دارد و بیا توجیه بیه شیییبکه هم   AT1g11920) PLL6ژ  

ATTED-II  باشیید که بر ( می3-9)جدول 1/49تا  5/2بیا  ماییتقیم با رتبه دو طرفه ژ  هم 9دارای
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(.  این ژ  در بافت گرده و بافت لیفی بیا  45 و 41اند )شکل میوست قرار گرفته 5و  9روی کروموزوم 

های درصد ژ  75( و بیا  باستر از 8و جدول میوست  4درصد داشته است )شکل میوست  71باستر از 

 باشد.های مبتلا به ترتیب به صورت زیر میبیا  ماتقیم با آ  در بافتهم

 At3g01730صد نداشته است. ژ  در 75بافت بیا  باستر از  19در میا  این  At3g46340ژ   

 42اند )شکل میوست درصد داشته 75ریشه بیا  باستر از  با عملکرد ناشناخته در بافت At5g36270و 

با عملکرد  At3g01730(. نتایج حاصییل از بررسییی جایهاه بیا  نشییا  داد که ژ   8و جدول میوسییت 

 درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری )شکلبا توجه به  بیا  ماتقیم تری است.ناشناخته احتماس هم

در یک خوشه قرار گرفته است و  At5g36270و  At3g46340بیا  های همبا ژ  PLL6( 47میوسیت  

دهد ژ  ( نشا  می3نتایج حاصل از بررسی عناصر سی  موجود در توالی مروموتوری )جدول میوست 

At3g46340  شامل تکثیر سلولی، ترمیم و  ای از فرآیندهای نمو و مرتبط با دفاعکه در طیا گایترده

های دفاعی و ماسخ به زخمی شد  به عنوا  واسطه انتقال میام نههداری سیلول، درک هورمو ، ماسخ 

 تری است.بیا  ماتقیم(، احتماس هم6111فشال است )توری، 

  AT1g11920-PLL6بیا  ماتقیم با ژ های هم: لیات ژ 3-9جدول 

Function MR At. number 

leucine-rich repeat protein kinase family protein 6.5 At3g46340  

- 11.1 At3g01730 

- 13.4 At5g36270 

 ها تشیین نشده است.: نقش ژ  -

 

 41دارای  ATTED-IIبیانی بدسییت آمده از مایهاه (، با توجه به شییبکه همAT1G30350) PLL7ژ  

، 4های باشد که بر روی کروموزوم( می41-9)جدول  5/41تا  6بیا  مایتقیم با رتبه دو طرفه  هم ژ 

درصیید بیا   71(. این ژ  در بافت مرچم بیشییتر از 43و  48اند )شییکل میوسییت قرار گرفته 5و  9، 6

بیا  ماتقیم های همدرصد ژ  75( و بیا  باستر از 41ت و جدول میوس 4داشته است )شکل میوست 

 باشد. های مبتلا به ترتیب به صورت زیر میبا آ  در بافت

http://atted.jp/data/locus/823779.shtml
http://atted.jp/data/locus/823779.shtml
http://atted.jp/data/locus/823779.shtml


 

53 

 

 At1g23690و  At5g61605 ،At1g23240 ،At1g23590 ،At1g23600 ،At1g28430های ژ 

های ریشه، گل، در بافت At3g55100های مرچم و گرده ژ  در بافت At1g23250در بافت مرچم، ژ  

های مرچم، منطقه ریزش، تبمدا  و برچه، در بافت At3g10890گرده، بافت لیفی و کاسیییبرگ و ژ  

و جدول میوست  61اند )شکل میوست درصید داشته  75در بافت لیفی بیا  باستر از  At2g17950ژ  

با عملکرد  At5g61605 های دهد که احتماس ژ (. نتایج حاصییل از بررسییی جایهاه بیا  نشییا  می41

یابند است و در دانه بالغ افزایش می Caleosinsهای مرتبط با که مروتئین At1g23240ناشناخته، ژ  

بییا عملکرد At1g23690 و ژ   At1g23600، ژ  At1g23590 (، ژ 6111)میورفی و همکییارا ،  

 At3g10890ت و های مبتلا دخیل اسکه در انتقال اکایژ  به مولکول At1g28430ناشیناخته، ژ   

تری هاییتند. با توجه به درختچه فیلوژنتیکی های ماییتقاییمبیا با عملکرد گلیکوزید هیدروسزها هم

، At5g61605 ،At1g23240بیییا  هییای همبییا ژ  PLL7(، 64توالی مروموتوری )شیییکییل میوسیییت  

At1g23590 ،At1g23600 ،At1g23690  وAt3g10890 ج در یک خوشیییه قرار گرفته اسیییت و نتای

 دهد ژ ( نشا  می44حاصیل از بررسیی عناصیر سیی  موجود در توالی مروموتوری )جدول میوست     

At1g23240 های گیاهی مرتبط با که مروتئینCaleosin  دومین متصل به کلایم( هاتند عمدتا در(

به طور چشییمهیری افزایش  Caleosinهای بالغ کند و در ببرغشییا و مرحله توسییشه دانه فشالیت می 

بییا عملکرد گلیکولیز هیییدروسزی احتمییاس  At3g10890( و ژ  6111یییابیید )مورفی و همکییارا ، یم

 تری هاتند.های ماتقیمبیا هم

   At130350-PLL7 بیا  ماتقیم با ژ های هم: لیات ژ 41-9جدول 

Function MR At. number 

- 2 At5g61605 

Caleosin-related family protein 2 At1g23240 

- 2.8 At1g23590 

Caleosin-related family protein 3 At1g23250 

cytochrome P450, family 705, subfamily A, polypeptide 24 3 At1g28430 

- 3.2 At1g23600 

- 4.4 At1g23690 

ABC-2 type transporter family protein 9.5 At3g55100 

Glycosyl hydrolase superfamily protein 10.2 At3g10890 

Homeodomain-like superfamily protein 10.5 At2g17950 

 ها تشیین نشده است.: نقش ژ  -
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دارای  ATTED-IIبیانی بدست آمده از مایهاه (، با توجه به شبکه همAT1G14420) PLL8 ژ 

 5باشییید که بر روی هر ( می44-9)جدول  6/49تا  1/4بییا  مایییتقیم با رتبه دو طرفه  ژ  هم 43

بافت بیا   19(. این ژ  در میا  این 69و  66اند )شکل میوست کروموزوم آرابیدومایی  جای گرفته 

های درصد ژ  75( و بیا  باستر از 46و جدول میوست 4درصد نداشته است )شکل میوست  71باسی 

 باشد. های مبتلا به ترتیب به صورت زیر میبیا  ماتقیم با آ  در بافتهم

در بیافیت تبمیدا  بیا      At2g01610در منطقیه ریزش، ژ    At5g06720و  At3g02885ژ  

در  At1g18670و  At1g03820 ،At5g52390 ،At4g23720های اند و ژ درصید داشته  75بیشیتر از  

(. نتایج 46و جدول میوست  61اند )شیکل میوسیت   درصید نداشیته   75بافت بیا  باسی  19میا  این 

  At2g31500با عملکرد مکتات لیاز ، ژ   At2g02720 دهد ژ  بررسی جایهاه بیا  نشا  می حاصل از

کند های کلیدی در تنظیم کلاییییم مرتبط با ماییییرهای انتقال دهنده عمل میکه به عنوا  محرک

 PLL8(، 65تری هاتند. با توجه به درختچه فیلوژنتیکی )شکل میوست های مایتقیم بیا احتماس هم

در یک خوشیه قرار گرفته است و نتایج   At1g23350و  At2g31500 ،At4g27580بیا  های همژ با 

دهد که ( نشا  می49حاصیل از بررسیی عناصیر سیی  موجود در توالی مروموتوری )جدول میوسیت      

که نقش مهمی در سییوخت و سییاز دیواره  At1g23350با عملکرد ناشییناخته و   At4g27580های ژ 

های بیا (، احتماس هم6115کنید )دی میاتئو و همکارا ،   سیییلولی در طول رسییییید  میوه ایفیا می  

 تری هاتند.ماتقیم

دارای  ATTED-IIبیانی بدست آمده از مایهاه هم ( با توجه به شبکهAT2G02720) PLL9 ژ 

 5باشییید که بر روی هر ( می46-9)جدول  7/99تا  7/4بییا  مایییتقیم با رتبه دو طرفه  هم ژ  46

های گرده و مرچم (.  این ژ  در بافت67و  62اند )شکل میوست کروموزوم آرابیدومایی  جای گرفته 

درصد  75(  و بیا  باستر از 41و جدول میوست  4میوست درصد داشته است )شکل  71بیا  باستر از 

 باشد. های مبتلا به ترتیب به صورت زیر میبیا  ماتقیم با آ  در بافتهای همژ 

 

http://atted.jp/cgi-bin/coex_list.cgi?gene=828867
http://atted.jp/cgi-bin/coex_list.cgi?gene=838944
http://atted.jp/cgi-bin/coex_list.cgi?gene=828867
http://atted.jp/cgi-bin/coex_list.cgi?gene=838944
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  At1g14420- PLL8 بیا  ماتقیم با ژ های هم: لیات ژ 44-9جدول 

Function MR At. number 

Plant invertase/pectin methyl esterase inhibitor superfamily 1.4 At3g05610  

Plant invertase/pectin methylesterase inhibitor superfamily 

protein 

1.4 At4g24640 

Pectate lyase family protein 1.4 At2g02720 

Pectate lyase family protein 2.2 At5g15110 

calcium-dependent protein kinase 24 2.5 At2g31500 

COBRA-like protein 10 precursor 2.6 At3g20580 

SAUR-like auxin-responsive protein family 2.8 At3g20220 

FAD-binding Berberine family protein 3 At1g01980 

EXORDIUM like 6 3.2 At3g02970 

- 4 At5g50830 

Pectin lyase-like superfamily protein 4.5 At3g17060 

Protein kinase superfamily protein 4.7 At3g20530 

sugar transporter 11 6.3 At5g23270 

- 7.2 At4g27580 

Plant invertase/pectin methylesterase inhibitor superfamily 

protein 

7.9 At1g23350 

serine carboxypeptidase-like 38 8.4 At2g05850 

Dormancy/auxin associated family protein 8.6 At1g54070 

syntaxin of plants 131 12.2 At3g03800 

Leucine-rich repeat protein kinase family protein 13.2 At3g20190 

 ها تشیین نشده است.: نقش ژ  -
 

های در بافت At1g49490های ریشه، مرچم، گرده و منطقه ریزش، ژ  در بافت At1g70790ژ  

، At1g19500 ،At3g16040 ،At2g33420در بییافییت گرده، ژ   At5g15140ریشییییه و گرده، ژ  

At1g11770  وAt1g14420 های گرده و مرچم، ژ  در بافتAt4g27580 های ریشه و منطقه در بافت

درصد  75در بافت گرده بیا  باستر از  At3g06260گل و مرچم و ژ   در بافت At1g25240ریزش، ژ  

دهد (. نتایج حاصل از بررسی جایهاه بیا  نشا  می41و جدول میوست  68داشیته اند )شکل میوست  

اسیییت و در سییینتز مروتئین نقش دارد )نهی و همکییارا ،   TMA7دارای عملکرد   At3g16040ژ  

که  با به کارگیری  At1g11770بیا عملکرد نیاشییینیاختیه،      At1g19500و At2g33420 (، ژ  6144

کند )موشیها  ( برای انتقال الکترو  استفاده میflavin adenine dinucleotide) FADباندهای قوی 

تری هاتند. با های مایتقیم بیا لیاز احتماس همبا عمل مکتات At1g14420( و ژ  4335و همکارا ، 

بیا  های همبا ژ  PLL9( 63وسیییت توجیه بیه درختچیه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری )شیییکیل می    

At1g14420  وAt2g31500     در یک خوشیه قرار گرفته اسیت و نتایج حاصییل از بررسی عناصر سی

http://atted.jp/cgi-bin/coex_list.cgi?gene=819727
http://atted.jp/cgi-bin/coex_list.cgi?gene=831363
http://atted.jp/cgi-bin/coex_list.cgi?gene=821605
http://atted.jp/cgi-bin/coex_list.cgi?gene=821566
http://atted.jp/cgi-bin/coex_list.cgi?gene=839296
http://atted.jp/cgi-bin/coex_list.cgi?gene=821168
http://atted.jp/cgi-bin/coex_list.cgi?gene=835155
http://atted.jp/cgi-bin/coex_list.cgi?gene=820963
http://atted.jp/cgi-bin/coex_list.cgi?gene=821599
http://atted.jp/cgi-bin/coex_list.cgi?gene=832391
http://atted.jp/cgi-bin/coex_list.cgi?gene=828867
http://atted.jp/cgi-bin/coex_list.cgi?gene=838944
http://atted.jp/cgi-bin/coex_list.cgi?gene=815137
http://atted.jp/cgi-bin/coex_list.cgi?gene=841845
http://atted.jp/cgi-bin/coex_list.cgi?gene=821141
http://atted.jp/cgi-bin/coex_list.cgi?gene=821563
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با فشالیت At1g14420 دهید کیه ژ    ( نشیییا  می45موجود در توالی مروموتوری )جیدول میوسیییت  

 تری است.بیا  ماتقیملیازی، احتماس هممکتات

 

 ATTED-IIبیانی بدسیییت آمده از مایهاه با توجه به شیییبکه هم PLL10 (AT3G01270)ژ  

 5بر روی هر باشییید که ( می49-9)جدول  7/8تا  4 دو طرفه ماییتقیم با رتبه بیا  ژ  هم 41دارای 

های گرده و مرچم (. این ژ  در بافت94و  91اند )شیکل میوست  کروموزوم آرابیدومایی  جای گرفته 

درصد  75( و بیا  باستر از 42و جدول میوست  4درصد داشته است )شکل میوست  71بیا  بیشتر از 

 باشد. های مبتلا به ترتیب به صورت زیر میر بافتبیا  ماتقیم با آ  دهای همژ 

درصییید  75های مرچم و گرده بیا  باستر از بیا  مایییتقیم با این ژ  در بافتهای همتمام ژ 

دهد (. نتایج حاصل از بررسی جایهاه بیا  نشا  می42و جدول میوست  96داشیته اند )شکل میوست  

کند ز دیواره سلولی در طول رسید  میوه ایفا میکه نقش مهمی در سیوخت و سیا   At1g10770ژ   

تری اسیییت. با توجه به درختچه فیلوژنتیکی بیا  ماییتقیم (، احتماس هم6115)دی ماتئو و همکارا ، 

و  At4g35010 ،At2g47050بیا  های همبیا ژ   PLL10(، 99توالی مروموتوری )شیییکیل میوسیییت  

At3g13400    در یک خوشیه قرار گرفته اسیت و نتایج حاصل از بررسی عناصر سی  موجود در توالی

که با تاثیر بر گاترش دیواره سلولی  At3g13400دهد ژ  ( نشا  می47مروموتوری )جدول میوسیت  

 At2g02720-PLL9 بیا  ماتقیم با  ژ ی همها: لیات ژ 46-9جدول 

Function MR At.numbe

r 

Pectate lyase family protein 1.7 At1g14420 

Pectin lyasem-like superfamily protein 2 At5g48140 

calcium-dependent protein kinase 24 2.5 At2g31500 

FAD-binding Berberine family protein 3 At1g11770 

galacturonosyltransferase-like 4 7.2 At1g25240 

- 9.2 At4g27580 

- 12.2 At2g33420 

Translation machinery associated TMA7 13.1 At3g16040 

- 13.4 At1g19500 

Galactose mutarotase-like superfamily protein 15.6 At5g15140 

Leucine-rich repeat (LRR) family protein 17.4 At1g49490 

Calcium-dependent lipid-binding (CaLB domain) family protein 33.7 At1g70790 

.ها تشیین نشده است: نقش ژ  -  
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تری بیا  ماییتقیم(، احتماس هم6116شییود )سییدبروک و همکارا ، موجب گاییترش فرآیند رشیید می

 است.

   At3g01270-PLL10 بیا  ماتقیم با  ژ های هملیات ژ  :49-9جدول 

Function  M

R 

At. number 

Pectin lyase-like superfamily protein 1 At3g07820 

beta-galactosidase 11 2 At4g35010 

- 2 At3g01240 

polygalacturonase 4 2.5 At1g02790 

VANGUARD 1 homolog 2 2.8 At3g62170 

arabinogalactan protein 6 3 At5g14380 

- 3.2 At3g28750 

Plant invertase/pectin methylesterase inhibitor superfamily 

protein 

3.5 At2g47050 

arabinogalactan protein 23 4.5 At3g57690 

Pollen Ole e 1 allergen and extensin 4.7 At5g45880 

SKU5 similar 13 5.5 At3g13400 

arabinogalactan protein 40 5.7 At3g20865 

glyoxal oxidase-related protein 6.2 At5g19580 

Plant invertase/pectin methylesterase inhibitor superfamily 

protein 

8.7 At1g10770 

 ها تشیین نشده است.: نقش ژ  -

 

 ATTED-IIبیانی بدسیییت آمده از مایهاه با توجه به شیییبکه همPLL11 (AT5G15110 ،)ژ  

باشییید که بر روی ( می41-9)جدول  1/42تا  6/6 دو طرفهبییا  مایییتقیم بیا رتبه   ژ  هم 2دارای 

های گرده و مرچم ژ  در بافت(. این 95و  91قرار دارند )شییکل میوسییت   5و  9، 6، 4های کروموزوم

درصد  75( و بیا  باستر از 48ول میوست و جد 4درصد داشته است )شکل میوست  71بیا  بیشتر از 

 باشد. های مبتلا به ترتیب به صورت زیر میبیا  ماتقیم با آ  در بافتهای همژ 

های های مرچم، گرده، گلبرگ و کاسیییبرگ و ژ در بافت At3g20220و  At1g14420های ژ 

At3g52600 ،At2g16730 ،At5g62750  وAt2g36020 75رده بیا  باستر از های مرچم و گدر بافت 

(. نتایج حاصل از بررسی جایهاه بیا  نشا  48و جدول میوست  92درصید داشیته اند )شیکل میوست    

 Small Auxin-up RNAکه به عنوا  مروتئین ماسییخ دهنده به اکاییین )  At3g20220دهد ژ  می

(SAUR)-like geneی  و همکارا ، کند و در رشیید ریشییه و برگ دخالت دارد )مارکاک ( فشالیت می

تری اسییت. با توجه به درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری )شییکل بیا  ماییتقیم( احتماس هم6149
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در  At2g36020و  At3g52600 ،At2g16730 ،At5g62750بیا  های همبا ژ  PLL11( 97میوسییت 

 موتوری )جدولیک خوشه قرار گرفته است و نتایج حاصل از بررسی عناصر سی  موجود در توالی مرو

تری بیا  ماییتقیمبا عملکرد نشییناخته احتماس هم  At5g62750دهد که ژ  ( نشییا  می43میوسییت  

 است.

 At5g15110-PLL11 بیا  ماتقیم با  ژ های هم: لیات ژ 41-9جدول 

Function MR At. number 

Pectate lyase family protein 2.2 At1g14420 

SAUR-like auxin-responsive protein family 2.8 At3g20220 

cell wall invertase 2 2.8 At3g52600 

glycosyl hydrolase family 35 protein 4.9 At2g16730 

- 8.9 At5g62750 

HVA22-like protein J 16.4 At2g36020 

 ها تشیین نشده است.: نقش ژ  -

 

 ATTED-IIبیانی بدسیییت آمده از مایهاه شیییبکه همبا توجه به PLL12 (AT5G04310 ،)ژ  

باشد که بر روی کروموزوم ( می45-9)جدول  9/3تا  5/9دو طرفه  ماتقیم با رتبهبیا  هم ژ  9دارای 

درصد داشته است  71ریشیه بیا  بیشیتر از    ژ  در بافت(. این 93و  98قرار دارند )شیکل میوسیت    1

بیا  ماتقیم با آ  در های همدرصد ژ  75یا  باستر از ( و ب61و جدول میوسیت   4)شیکل میوسیت   

 باشد. های مبتلا به ترتیب به صورت زیر میبافت

های ریشیییه و گرده، ژ  در بافت At4g16400های ریشیییه و گل، ژ  در بافت At4g27970ژ  

At4g21410 (. 61وست و جدول می 11اند )شکل میوست درصد داشته 75ریشه بیا  باستر از  در بافت

با عملکرد ناشییناخته احتماس  At4g16400دهد که ژ  نتایج حاصییل از بررسییی جایهاه بیا  نشییا  می

( 14تری اسییت. با توجه به درختچه فیلوژنتیکی توالی نوکلئوتیدی )شییکل میوسییت بیا  ماییتقیمهم

PLL12  بیا  های همبا ژAt4g27970  وAt4g16400 تایج حاصل در یک خوشه قرار گرفته است و ن

دهد که ژ  ( نشییا  می64از بررسییی عناصییر سییی  موجود در توالی مروموتوری )جدول میوسییت   

At4g27970   که به عنوا  مروتئینSLAC1  عمل میکند که برای باییته شیید  روزنه ضییروری است

 تری است.بیا  ماتقیم(، احتماس هم6118)واهیاالو و همکارا ، 
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   At5g04310-PLL12 ا  ماتقیم با  ژ بیهای هم: لیات ژ 45-9جدول 

Function MR At.number 

SLAC1 homologue 2 3.5 At4g27970 
- 7.5 At4g16400 
cysteine-rich RLK (RECEPTOR-like protein kinase) 29 9.3 At4g21410 

.ها تشیین نشده است: نقش ژ  -    

 

دارای  ATTED-IIبیانی بدست آمده از مایهاه (، با توجه به شبکه همAt3g54920) PLL13ژ  

، 4باشد که بر روی کروموزوم ( می42-9)جدول  6/44تا  7/4بیا  ماتقیم با رتبه دو طرفه ژ  هم 1

های ریشه، مادگی، برچه و تبمک بیشتر (. این ژ  در بافت19و  16قرار دارند )شیکل میوست   1و  6

های درصد ژ  75( و بیا  باستر از 66دول میوست و ج 4درصید داشیته اسیت )شیکل میوست      71از 

 باشد. های مبتلا به ترتیب به صورت زیر میبیا  ماتقیم با آ  در بافتهم

های  ریشیییه، در بافت At1g27460های گرده، تبمک و جنین، ژ  در بیافیت  At4g28190ژ  

اند و درصد داشته 75ز در ریشیه، برچه و نوک ریشه بیا  بیشتر ا  At4g26610مادگی و تبمک و ژ  

و جدول  11درصد نداشته است )شکل میوست  75بافت بیا  باسی  19در میا  این  At2g42580ژ  

که مرتبط با جوانه  At1g27460دهد ژ  (. نتایج حاصیل از بررسیی جایهاه بیا  نشا  می  66میوسیت  

فیلوژنتیکی )شیکل میوست  با توجه به درختچه   تری اسیت. بیا  مایتقیم زنی گرده اسیت احتماس هم 

15 ،)PLL13  بیا  های همبا ژAt4g28190 ،At2g42580  وAt1g27460  در یک خوشه قرار گرفته

( نشا  69اسیت و نتایج حاصیل از بررسیی عناصر سی  موجود در توالی مروموتوری )جدول میوست    

یم کننده منفی است و به عنوا  تنظ  ULTRAPETALAکه دارای عملکرد  At4g28190 دهد ژ می

باعث بزرگ  ULTکند زیرا جهش در افزایش سیلولی مریایتم گل و سیاقه در آرابیدومای  عمل می   

و  (6115کند )کارل  و همکاراو ، های اضافی گل میشد  مریاتم گل و گل آذین، تولید گل و اندام

At2g42580   که دارای عملکرد مروتئینTetratricopetide-repeat thioredoxin-like 3  است و باعث

تری های ماتقیمبیا (، احتماس هم6116شوند )لبااسی و همکارا ، های غیر زنده میتحمل به تنش

 هاتند.
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 At3g54920-PLL13 بیا  ماتقیم با  ژ های هم: لیات ژ 42-9جدول 

Function MR At. number 

Developmental regulator, ULTRAPETALA 1.7 At4g28190 

tetratricopetide-repeat thioredoxin-like 3 1.7 At2g42580 

no pollen germination related 1 7.3 At1g27460 

Ankyrin repeat family protein 11.2 At4g26610 

 

 ATTED-IIبیانی بدسیییت آمده از مایهاه (، با توجه به شیییبکه همAT5G55720) PLL14ژ  

باشییید که بر روی ( می47-9)جدول  1/49تا  1/4بییا  مایییتقیم بیا رتبیه دو طرفه    ژ  هم 2دارای 

بافت بیا  باسی  19(. این ژ  در میا  این 17و  12قرار دارند )شیکل میوست   5و  1، 6، 4کروموزوم 

های درصد ژ  75( و بیا  باستر از 69و جدول میوست  4درصید نداشیته اسیت )شیکل میوسیت       71

 باشد. های مبتلا به ترتیب به صورت زیر میبا آ  در بافت بیا  ماتقیمهم

در مرچم  At1g32780در بافت های گل، مرچم و گلبرگ، ژ   At1g15360و  At1g63710ژ  

در بییافییت لیفی و ژ   At4g28160هییای گییل و مرچم، ژ  در بییافییت At5g33370و گلبرگ، ژ  

At2g22960 اند )شکل میوست درصد داشته 75بیا  بیشتر از های کلاله، گلبرگ و بافت لیفی در بافت

که در  At1g63710دهد ژ  (. نتایج حاصیل از بررسی جایهاه بیا  نشا  می 61و جدول میوسیت   18

های بیا (، احتماس هم4332کند )اسکولر، های گیاهی فشالیت میزدایی سلولمایرهای بیوسنتز و سم

( 13یک کلاسییتر جدا )شییکل میوسییت  PLL14وژنتیکی تری اسییت. با توجه به درختچه فیلماییتقیم

دهد و نتایج حاصیل از بررسیی عناصر سی  موجود در توالی مروموتوری )جدول میوست   تشیکیل می 

( و دارای 6116که در انتقال میام بین سییلولی نقش دارد )والتر،  At1g32780دهد ژ  ( نشییا  می65

 باشد.تری میهای ماتقیمبیا است، احتماس هم oxidoreductaseفشالیت 

 AT5G55720-PLL14 بیا  ماتقیم با  ژ های هم: لیات ژ 47-9جدول 

Function MR At.number 

cytochrome P450, family 86, subfamily A, polypeptide 7 1.4 At1g63710 

Integrase-type DNA-binding superfamily protein 3 At1g15360 

GDSL-like Lipase/Acylhydrolase superfamily protein 3.2 At5g33370 

hydroxyproline-rich glycoprotein family protein 4.6 At4g28160 

alpha/beta-Hydrolases superfamily protein 6.8 At2g22960 

GroES-like zinc-binding dehydrogenase family protein 13.4 At1g32780 

 

http://www.ebi.ac.uk/QuickGO/GTerm?id=GO:0016491
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 ATTED-IIبیانی بدسیییت آمده از مایهاه ( با توجه به شیییبکه همAT5G63180) PLL15ژ  

باشد که بر روی کروموزوم ( می48-9)جدول  46تا  7/4بیا  ماتقیم با رتبه دو طرفه ژ  هم 2دارای 

درصد  71بافت بیا  باسی  19(. این ژ  در میا  این 54و  51میوست قرار دارند )شیکل   5و  1، 6، 4

بیا  ماتقیم های همدرصد ژ  75( و بیا  باستر از 62و جدول میوست  4نداشته است )شکل میوست 

 باشد. های مبتلا به ترتیب به صورت زیر میبا آ  در بافت

ریشیییه و کاسیییبرگ، ژ   هایدر بیافیت   At4g36540در بیافیت دمهیل، ژ      At1g29660ژ  

A5g22580   های درصییید داشیییته و ژ  75هیای منطقیه ریزش و دمهیل بیا  بیشیییتر از    در بیافیت

At4g13840 ،At2g15050  وAt5g64770  اند درصییید نداشیییته 75بافت بیا  باسی  19در میا  این

 دهد ژ (. نتایج حاصییل از بررسییی جایهاه بیا  نشییا  می 62و جدول میوسییت  56)شییکل میوسییت 

At4g13840  ، (، 4337که دارای فشالیت ترانافرازی و انتقال دهنده گروه اسیل است )یانگ و همکارا

با  PLL15(، 59تری است. با توجه به درختچه فیلوژنتیکی )شکل میوست های ماتقیمبیا احتماس هم

از بررسی  در یک خوشیه قرار گرفته است و نتایج حاصل  At4g13840و  At1g29660بیا  های همژ 

که  At4g13840دهد ژ  ( نشییا  می67عناصییر سییی  موجود در توالی مروموتوری )جدول میوسییت 

(، احتماس 4337دارای فشیالیت ترانایییفرازی و انتقال دهنده گروه اسییییل اسیییت )یانگ و همکارا ،   

 تری است.های ماتقیمبیا هم

 AT5G63180-PLL15 بیا  ماتقیم با  ژ های هم: لیات ژ 48-9جدول 

Function MR  At. number 

GDSL-like Lipase/Acylhydrolase superfamily protein 1.7 At1g29660 

HXXXD-type acyl-transferase family protein 2.5 At4g13840 

BR enhanced expression 2 5.1 At4g36540 

- 8.8 At2g15050 

- 11.6 At5g64770 

Stress responsive A/B Barrel Domain 12 At5g22580 

.ها تشیین نشده است: نقش ژ  -    

 

دارای ATTED-IIبیانی بدست آمده از مایهاه ( با توجه به شبکه همAT1G67750) PLL16ژ  

 1و  4باشد که بر روی کروموزوم ( می43-9)جدول  8/48تا  5بیا  ماتقیم با رتبه دو طرفه ژ  هم 1
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درصد داشته  71های ریشه و گل بیا  بیشتر از (. این ژ  در بافت55و  51قرار دارند )شیکل میوست  

بیا  ماتقیم با آ  های همدرصد ژ  75( و بیا  باستر از 68و جدول میوست  4اسیت )شکل میوست  

 باشد. های مبتلا به ترتیب به صورت زیر میدر بافت

لبرگ، دمهل و ریشیییه، ژ  های ریشیییه، منطقه ریزش، تبمدا  و گدر بافت At1g04680ژ  

At1g64390 های ریشه، منطقه ریزش، گلبرگ و دمهل، ژ  در بافتAt4g02290 های ریشه، در بافت

درصد  75های ریشیه و مرچم بیا  بیشییتر از  در بافت At1g33170گل، مادگی، تبمدا  و دمهل، ژ  

دهد یهاه بیا  نشا  می(. نتایج حاصل از بررسی جا68و جدول میوست  52اند )شیکل میوست  داشیته 

تری اسیییت. با توجه به درختچه بیا  مایییتقیملیازی احتماس همبیا فشیالیت مکتین   At1g04680ژ  

در یک  At4g02290و  At1g64390بیا  های همبا ژ  PLL16(، 57فیلوژنتیکی )شیییکیل میوسیییت  

موتوری )جدول خوشیه قرار گرفته اسیت و نتایج حاصیل از بررسیی عناصر سی  موجود در توالی مرو    

های بیا احتماس هم با فشالیت گلایکوسیل هیدروسزی At4g02290دهد که ژ  ( نشا  می63میوست 

 تری است.ماتقیم

 PLL16-AT1g67750بیا  ماتقیم با ژ  های هم: لیات ژ 43-9جدول 

Function MR At. number 

Pectin lyase-like superfamily protein 5 At1g04680 

glycosyl hydrolase 9C2 5.7 At1g64390 
glycosyl hydrolase 9B13 7.5 At4g02290 

S-adenosyl-L-methionine-dependent methyltransferases superfamily 

protein 
18.8 At1g33170 

 

 ATTED-IIبیانی بدسیییت آمده از مایهاه ( با توجه به شیییبکه همAT3G53190) PLL17ژ  

باشد که بر روی کروموزوم ( می61-9)جدول  1/3تا  4بیا  مایتقیم با رتبه دو طرفه  ژ  هم 2دارای 

(. این ژ  در سییلول ریشییه، بافت گل و مادگی بیا  58و  57قرار دارند )شییکل میوسییت  1و  9، 6، 4

درصد  75( و بیا  باستر از 91و جدول میوست  4درصید داشیته اسیت )شیکل میوست      71بیشیتر از  

 باشد. های مبتلا به ترتیب به صورت زیر میا  ماتقیم با آ  در بافتبیهای همژ 
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در سلول ریشه، مادگی،  At4g38660های مادگی، برچه و تبمک، ژ  در بافت At1g18250ژ  

های منطقه ریزش، مادگی، برچه و تبمدا ، ژ  در بافت At2g25270برچیه، تبمیدا  و تبمک، ژ    

At4g34160   در ریشه، ژAt3g07540 های مادگی، تبمدا  و تبمک، ژ  در بافتAt3g51720  در

و جدول  21اند )شییکل میوسییت درصیید داشییته 75ریشییه، مادگی، برچه و جنین بیا  بیشییتر از  بافت

که دارای فشالیت ضد  At4g38660 دهد ژ (. نتایج حاصل از بررسی جایهاه بیا  نشا  می91میوست 

یابد و در مقاوت سیییاییتماتیک و ماسییخ به  ماتوژ  افزایش میهای قارچی اسییت در ماسییخ به عفونت

با عملکرد ناشناخته احتماس  At3g51720( و ژ  4336استرس دخیل هاتند )رویز مدرانو و همکارا ، 

های با ژ  PLL17( 24تری هایتند. با توجه به درختچه فیلوژنتیکی )شکل میوست  بیا  مایتقیم هم

در یک خوشیه قرار گرفته اسیت و نتایج حاصل از بررسی عناصر    At2g25270و  At1g18250بیا  هم

که دارای   At1g18250دهد ژ  ( نشییا  می94سییی  موجود در توالی مروموتوری )جدول میوسییت  

 تری است.های ماتقیمبیا (، احتماس هم4336فشالیت ضد قارچی است )رویز مدرانو و همکارا ، 

 AT3G53190-PLL17تقیم با ژ  بیا  ماهای هم: لیات ژ 61-9جدول 

Function MR At. number 

Pathogenesis-related thaumatin superfamily protein 1 At1g18250 

Pathogenesis-related thaumatin superfamily protein 3.6 At4g38660 

early nodulin-like protein 15 4.1 At2g25270 

CYCLIN D3;1 9.2 At4g34160 

Actin-binding FH2 (formin homology 2) family protein 9.2 At3g07540 

- 9.4 At3g51720 

ها تشیین نشده است.: نقش ژ  -  

 
 ATTED-IIبیانی بدسیییت آمده از مایهاه ( با توجه به شیییبکه همAT3G27400) PLL18ژ  

 5باشد که بر روی هر ( می64-9)جدول  44/41تا  7/4بیا  ماتقیم با رتبه دو طرفه ژ  هم 7دارای 

بافت بیا   19(. این ژ  در میا  این 29و  26اند )شکل میوست کروموزوم آرابیدومایی  جای گرفته 

های درصد ژ  75( و بیا  باستر از 96و جدول میوست  4درصد نداشته است )شکل میوست  71باسی 

 باشد. ورت زیر میهای مبتلا به ترتیب به صبیا  ماتقیم با آ  در بافتهم
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در بیافیت تبمیدا  بیا      At2g01610در منطقیه ریزش، ژ    At5g06720و  At3g02885ژ  

در  At1g18670و  At1g03820 ،At5g52390 ،At4g23720های اند و ژ درصید داشته  75بیشیتر از  

تایج (. ب ن96و جدول میوست  21اند )شکل میوست درصید نداشته  75بافت بیا  باسی  19میا  این 

 بیا احتماس همعملکرد ناشییناخته  با At1g03820دهد ژ  حاصییل از بررسییی جایهاه بیا  نشییا  می 

بیا  های همبا ژ  PLL18(، 25تری اسییت. با توجه به درختچه فیلوژنتیکی )شییکل میوسییت ماییتقیم

At3g02885 ،At2g01610  وAt4g23720  ی در یک خوشیه قرار گرفته اسییت و نتایج حاصل از بررس

که   At2g01610دهد ژ  ( نشا  می99عناصیر سیی  موجود در توالی مروموتوری )جدول میوسییت   

کند )دی ماتئو و همکارا ، نقش مهمی در سیوخت و ساز دیواره سلولی در طول رسید  میوه ایفا می 

 تری است.ماتقیم بیا (، احتماس هم6115

 AT3G27400-PLL18 بیا  ماتقیم با ژ های هم: لیات ژ 64-9جدول 

Function MR At. number 

- 1.7 At1g03820 

GAST1 protein homolog 5 2 At3g02885 

- 2.5 At5g52390 

Plant invertase/pectin methylesterase inhibitor 

superfamily protein 

2.5 At2g01610 

Protein of unknown function (DUF1191) 4 At4g23720 

DUF688 8.4 At1g18670 

peroxidase 2 14.11 At5g06720 

 ها تشیین نشده است.: نقش ژ  -
  

 

 ATTED-IIبیانی بدسیییت آمده از مایهاه ( با توجه به شیییبکه همAT4G24780) PLL19ژ  

باشد که بر روی ( می66-9)جدول  6/48تا  4بیا  مایتقیم با رتبه دو طرفه دوجانبه  ژ  هم 1دارای 

های ریشییه و منطقه ریزش (. این ژ  در بافت27و  22قرار دارند )شییکل میوسییت  1و  6، 4 کروموزوم

درصد  75( و بیا  باستر از 91و جدول میوست  4درصد داشته است )شکل میوست  71بیا  بیشتر از 

 باشد. های مبتلا به ترتیب به صورت زیر میبیا  ماتقیم با آ  در بافتهای همژ 

در منطقه ریزش، مادگی، برچه، تبمدا ، تبمک، گلبرگ، دمهل و کلاله، ژ   At2g28950ژ  

At4g28250     در سیلول ریشیه، ژAt1g64390 های ریشه، منطقه ریزش، گلبرگ و دمهل و در بافت

و جدول میوست  28اند )شکل میوست درصد داشته 75در بافت ریشه بیا  بیشتر از  At2g39220ژ  
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که فشالیت آ  باعث اختلال   At2g28950 دهد ژ ی جایهاه بیا  نشا  می(. نتایج حاصیل از بررس 91

جر به شود که منمیها های سیلولز و ماتریک  گلوکا  در میوندهای غیر کوواسنایی بین میکروفیبریل 

 At1g64390( و ژ  4335شود )شربا  و همکارا ، های سلول گیاهی میشل شد  و گاترش دیواره

تری هایییتند. با توجه به درختچه های مایییتقیمبیا یل هیدروسزی احتماس همبا فشالیت گلیکوسییی

 At2g39220و  At2g28950 ،At1g64390بیا  های همبا ژ  PLL19(، 23فیلوژنتیکی )شکل میوست 

در یک خوشیه قرار گرفته اسیت و نتایج حاصیل از بررسیی عناصر سی  موجود در توالی مروموتوری     

با فشالیت گلیکوسیییل هیدروسزی احتماس  At1g64390دهد که ژ  ( نشییا  می95)جدول میوسییت 

 تری است.های ماتقیمبیا هم

 

 

 

 ATTED-IIبیانی بدسیییت آمده از مایهاه ( با توجه به شیییبکه همAT3G07010) PLL20ژ  

 5( که بر روی هر 69-9باشیید )جدول می 1/41تا  4ماییتقیم با رتبه دو طرفه بیا  ژ  هم 44دارای 

های مروتوملاست (. این ژ  در بافت74و  71اند )شیکل میوسیت   آرابیدومایی  جای گرفته  کروموزوم

و جدول  4درصید داشته است )شکل میوست   71ریشیه، منطقه ریزش، کلاله و دمهل بیا  بیشیتر از   

های مبتلا به ترتیب به بیا  ماتقیم با آ  در بافتهای همدرصد ژ  75استر از ( و بیا  ب92میوست 

 باشد. صورت زیر می

های ریشه، کلاله، تبمدا  در بافت At3g12710در بافت گرده و گلبرگ، ژ   At3g58120ژ  

های ریشییه، گلبرگ و در بافت At1g20190در بافت ریشییه و گلبرگ، ژ   At2g44740و دمهل، ژ  

در منطقه  At4g30410ریشییه، ژ   در بافت At4g14750ریشییه، ژ   در بافت At5g04820کلاله، ژ  

در  At1g69780های گرده و مرچم، ژ  در بافت At2g43900های ریشه و بافت لیفی، ژ  ریزش، بافت

 75در بافت گلبرگ بیا  بیشیییتر از  At1g61170های ریشیییه، گل، مادگی و منطقه ریزش، ژ  بافت

 AT4G24780-PLL19  بیا  ماتقیم با ژ های هم: لیات ژ 66-9جدول 

Function  MR At. number 

expansin A6 1 At2g28950 

expansin B3 2.5 At4g28250 

glycosyl hydrolase 9C2 2.8 At1g64390 

PATATIN-like protein 6 18.2 At2g39220 
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درصید نداشته است )شکل   75بافت بیا  باسی  19در میا  این  At3g16850اند و ژ  درصید داشیته  

 At3g12710 دهد ژ (. نتایج حاصل از بررسی جایهاه بیا  نشا  می92و جدول میوست  76میوسیت  

( دخیالیت دارد )فردبرگ و   DNA4 (BERگلیکوزیلاز کیه در در ترمیم برش میایییه    DNAبیا عملکرد  

کند و در رشییید که به عنوا  زایلوگلوکا  هیدروسزها  فشالیت می At1g20190(، ژ  6115ا ، همکار

(، ژ  6116های در حال رشد دخالت دارد )روسه و همکارا ، ساقه و ساخت و ساز دیواره سلولی بافت

At2g44740   ، ( و 6111که در چرخه سیییلولی و تقاییییم سیییلولی دخالت دارد )هاتکینز و همکارا

At4g30410        ،های بیا (، احتماس هم4385کیه در تنظیم بییا  ژ  فشیالییت دارد )برنیت و تیاشییینه

بیا  های همبا ژ  PLL20(، 79تری هاتند. با توجه به درختچه فیلوژنتیکی )شکل میوست مایتقیم 

At3g12710 ،At3g12710 ،At3g16850 ،At4g30410 ،At2g43900 ،At1g69780  وAt5g04820 

رار گرفته اسیت و نتایج حاصیل از بررسیی عناصر سی  موجود در توالی مروموتوری    در یک خوشیه ق 

که فشالیت آ  باعث اختلال در میوندهای غیر  At3g16850دهد ژ  ( نشیییا  می97)جدول میوسییت  

ش شود و منجر به شل شد  و گاترمیها های سلولز و ماتریک  گلوکا کوواسنای بین میکروفیبریل

 تری است.های ماتقیمبیا (، احتماس هم4335شود )شربا  و همکارا ، ل گیاهی میهای سلودیواره

 AT3G07010-PLL20  بیا  ماتقیم با ژ های هم: لیات ژ 69-9جدول 

Function MR At. number 

Basic-leucine zipper (bZIP) transcription factor family 

protein 

1 At3g58120 

DNA glycosylase superfamily protein 2.5 At3g12710 

cyclin p4;1 2.6 At2g44740 

xyloglucan endotransglucosylase/hydrolase 8 2.8 At1g20190 

expansin 11 2.8 At3g16850 

IQ-domain 19 3.2 At4g14750 

sequence-specific DNA binding transcription factors 5.5 At4g30410 

Plant basic secretory protein (BSP) family protein 6.3 At2g43900 

Homeobox-leucine zipper protein family 10.5 At1g69780 

- 14.9 At1g61170 

ovate family protein 13 14.4 At5g04820 

 

                                                 
1 - Base excision repair 
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 ATTED-IIبیانی بدسیییت آمده از مایهاه ( با توجه به شیییبکه همAT5G48900) PLL21ژ  

باشد که بر روی کروموزوم ( می61-9)جدول  8/6تا  4بیا  مایتقیم با رتبه دو طرفه  ژ  هم 5دارای 

های ریشییه، منطقه ریزش، کلاله، (. این ژ  در بافت75و  71قرار دارند )شییکل میوسییت  5و  1، 9، 4

( و بیا  98و جدول میوست  4درصید داشیته است )شکل میوست    71دمهل و ریشیه بیا  بیشیتر از   

 اشد. بهای مبتلا به ترتیب به صورت زیر میبیا  ماتقیم با آ  در بافتهای همدرصد ژ  75باستر از 

های ریشه، مرچم در بافت At3g12610های ریشه، کلاله و دمهل، ژ  در بافت At1g20190ژ  

در  At3g12710هیای ریشیییه، گل، کلاله و گلبرگ، ژ   در بیافیت   At4g32460و منطقیه ریزش، ژ   

های ریشه، منطقه ریزش و در بافت At5g66590یشه، کلاله، تبمدا ، گلبرگ و دمهل، ژ  های ربافت

(. نتایج حاصل از 98و جدول میوست  72اند )شیکل میوست  درصید داشیته   75گلبرگ بیا  بیشیتر از  

  Leucine-rich repeat (LRR)با عملکرد مروتئین At3g12610دهد ژ  بررسی جایهاه بیا  نشا  می

ای از فرآیندهای مرتبط با نمو و دفاع شیامل تکثیر سلولی، تشمیر و نههداری سلول،  گایترده در طیا 

درک هورمو ، ماسیخ دفاعی، ماسیخ زخمی شید  و همزیاتی را نقش تنظیمی دارد )کوب و کاجاوا،    

(، 77تری اسییت. با توجه به درختچه فیلوژنتیکی )شییکل میوسییت  بیا  ماییتقیم(، احتماس هم6114

PLL21 بیا  های هما ژ بAt3g12710  وAt5g66590  در یک خوشه قرار گرفته است و نتایج حاصل

دهد ژ  ( نشیییا  می93از بررسیییی عناصیییر سیییی  موجود در توالی مروموتوری )جدول میوسیییت  

At3g12710      کیه در ترمیم برش میاییهDNA     ، (، احتماس 6115دخیالیت دارد )فردبرگ و همکیارا

 .تری استبیا  ماتقیمهم

  AT5G48900-PLL21بیا  ماتقیم با ژ  های هم: لیات ژ 61-9جدول 

Function MR At. number 

expansin 11 1 At1g20190 

Leucine-rich repeat (LRR) family protein 2 At3g12610 

Protein of unknown function, DUF642 2.5 At4g32460 

DNA glycosylase superfamily protein 2.8 At3g12710 

CAP (Cysteine-rich secretory proteins, Antigen 5, 

and Pathogenesis-related 1 protein) superfamily 

protein 

2.8 At5g66590 
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 ATTED-IIبیانی بدسیییت آمده از مایهاه ( با توجه به شیییبکه همAT3G24670) PLL22ژ  

باشد که بر روی کروموزوم ( می65-9)جدول  8/46تا  7بیا  ماتقیم با رتبه دو طرفه ژ  هم 9دارای 

درصد داشته است  71ریشه بیا  بیشتر از  (. این ژ  در بافت73و  78قرار دارند )شکل میوست  5و  6

بیا  ماتقیم با آ  در های همدرصد ژ  75( و بیا  باستر از 11و جدول میوسیت   4)شیکل میوسیت   

 باشد. زیر میهای مبتلا به ترتیب به صورت بافت

درصیید  75ریشییه بیا  بیشییتر از  در بافت At5g15890و  At2g47540  ،At2g34910های ژ 

دهد (. نتایج حاصل از بررسی جایهاه بیا  نشا  می11و جدول میوست  81اند )شیکل میوست  داشیته 

یاهی های گکه به عنوا  تنظیم کننده نمو علاوه بر بافت گرده در نمو بایاری از بافت At2g47540ژ  

تری اسیییت. با توجه به درختچه بییا  مایییتقیم (، احتمیاس هم 6141فشیالییت دارد )هو و همکیارا ،    

در یک  At2g34910و  At2g47540بیا  های همبا ژ  PLL22(، 84فیلوژنتیکی )شیییکیل میوسیییت  

ته اسیت و نتایج حاصیل از بررسیی عناصر سی  موجود در توالی مروموتوری )جدول    خوشیه قرار گرف 

که به عنوا  تنظیم کننده نمو علاوه بر بافت گرده در نمو  At2g47540دهد ژ  ( نشا  می14میوست 

 تری است. بیا  ماتقیم(، احتماس هم6141های گیاهی فشالیت دارد )هو و همکارا ، بایاری از بافت

 AT3G24670-PLL22 بیا  ماتقیم با ژ های هم: لیات ژ 65-9جدول 

Function MR At. number 

Pollen Ole e 1 allergen and extensin 

family protein 

7 At2g47540 

- 9.7 At2g34910 

TRICHOME BIREFRINGENCE-LIKE 

21 

12.8 At5g15890 

 ها تشیین نشده است.: نقش ژ  -
  

 

 ATTED-IIبیانی بدسیییت آمده از مایهاه ( با توجه به شیییبکه همAT4G13210) PLL23ژ  

باشییید که بر روی ( می62-9)جدول  7/41تا  5/8بییا  مایییتقیم بیا رتبیه دو طرفه    ژ  هم 1دارای 

های ریشه و گلبرگ بیا  بیشتر (. این ژ  در بافت89و  86قرار دارند )شکل میوست  5و  1کروموزوم 

های درصد ژ  75( و بیا  باستر از 16و جدول میوست  4اسیت )شیکل میوست   درصید داشیته    71از 

 باشد. های مبتلا به ترتیب به صورت زیر میبیا  ماتقیم با آ  در بافتهم
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 At5g42280ژ   در بافت ریشه، At5g51470های ریشه و گلبرگ، ژ  در بافت At4g33800ژ  

های ریشیییه، گل، مرچم، کلاله، تبمدا  و در بافت At4g13710های مادگی و گلبرگ و ژ  در بیافت 

(. نتایج حاصل از 16و جدول میوست  81اند )شکل میوست درصید داشیته   75گلبرگ بیا  بیشیتر از  

های بیا با عملکرد ناشیییناخته احتماس هم At4g33800دهد ژ  بررسیییی جیایهیاه بییا  نشیییا  می   

بیا  های همبا ژ  PLL23(، 85ی )شکل میوست تری هاتند. با توجه به درختچه فیلوژنتیکمایتقیم 

At5g51470  وAt4g13710     در یک خوشیه قرار گرفته اسیت و نتایج حاصییل از بررسی عناصر سی

با عملکرد مروتئین  At5g51470 دهد ژ  ( نشییا  می19موجود در توالی مروموتوری )جدول میوسیت  

GH3 پوکوتیل و در رشد ریشه جانبی نقش دارد ماسخ دهنده به اکاین که در تنظیم طول ریشه و هی

 تری است.بیا  ماتقیم(، احتماس هم6112)جاین و همکارا ، 

 AT4G13210-PLL23 بیا  ماتقیم با ژ های هم: لیات ژ 62-9جدول 

Function MR At.number 

 8.5 At4g33800 

Auxin-responsive GH3 family protein 8.5 At5g51470 

Cysteine/Histidine-rich C1 domain family 

protein 
14.1 At5g42280 

Pectin lyase-like superfamily protein 14.7 At4g13710 

 

دارای  ATTED-IIبیانی بدست آمده از مایهاه با توجه به شبکه هم PLL24 ((At3g24230ژ  

 5و  9باشد که بر روی کروموزوم ( می67-9)جدول  9/3تا  6مایتقیم با رتبه دو طرفه   بیا ژ  هم 9

های ریشییه، گرده، منطقه ریزش، کلاله، برچه، (. این ژ  در بافت87و  82قرار دارند )شییکل میوسییت 

و  4درصیید داشییته اسییت )شکل میوست  71تبمدا ، تبمک، گاسیبرگ و بافت لیفی بیا  بیشیتر از   

های مبتلا به بیا  ماتقیم با آ  در بافتهای همدرصید ژ   75( و بیا  باستر از 11 جدول میوسیت 

 باشد. ترتیب به صورت زیر می

های گرده، در بافت At3g13630های ریشیییه، گرده و بافت لیفی، ژ  در بافت At5g06070ژ  

بافت لیفی بیا  های مرچم، گرده، برچه و در بافت At3g57250تبمیک، بیافیت لیفی و ریشیییه و ژ     

(. نتایج حاصل از بررسی جایهاه 11و جدول میوست  88اند )شکل میوست درصید داشته  75بیشیتر از  
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که به عنوا  یک تنظیم کننده مروتئینی قادر به سرکوب رونویای  At3g57250دهد ژ  بیا  نشا  می

وجه به درختچه تری اسیییت. با تبیا  مایییتقیمفشیالییت دارد احتمیاس هم    DNAاسیییت و در تشمیر 

در یک  At3g13630و  At5g06070بیا  های همبا ژ  PLL24(، 83فیلوژنتیکی )شیییکیل میوسیییت  

خوشیه قرار گرفته اسیت و نتایج حاصیل از بررسیی عناصر سی  موجود در توالی مروموتوری )جدول     

لت دارد که در اتصاست یو  روی و نوکلئوتید اسیدها دخا At5g06070دهد ژ  (، نشا  می15میوست 

 (.6146تری است )لو و همکارا ، بیا  ماتقیمکند، احتماس همو در تنظیم رونویای فشالیت می

 At3g24230-PLL24 بیا  ماتقیم با ژ های هم: لیات ژ 67-9جدول 

Function MR At.number 

C2H2 and C2HC zinc fingers superfamily protein 2 At5g06070 

- 9.2 At3g13630 

Emsy N Terminus (ENT) domain-containing 

protein 

9.3 At3g57250 

 .ها تشیین نشده است: نقش ژ  -
  

 

 ATTED-IIبیانی بدسیییت آمده از مایهاه ( با توجه به شیییبکه همAT4G13710) PLL25ژ  

( می باشییید که بر روی 68-9)جدول  9/62تا  7/8بییا  مایییتقیم بیا رتبه دو طرفه   ژ  هم 9دارای 

های ریشه، کلاله و تبمدا  بیا  (. این در بافت34و  31قرار دارند )شکل میوست  5و  1، 6کروموزوم 

درصد  75( و بیا  باستر از 12و جدول میوست  4درصید داشیته اسیت )شیکل میوست      71بیشیتر از  

 باشد. های مبتلا به ترتیب به صورت زیر میبیا  ماتقیم با آ  در بافتهای همژ 

در  At5g66460در ریشه و ژ   At3g13210های ریشیه و برچه، ژ   در بافت At2g03090ژ  

و جدول میوست  36اند )شکل میوست درصد داشته 75های ریشیه، مرچم و برچه بیا  بیشیتر از   بافت

که فشالیت آ  باعث اختلال  At2g03090دهد ژ  (. نتایج حاصیل از بررسیی جایهاه بیا  نشا  می  12

ر به شییود و منجمیها های سییلولز و ماتریک  گلوکا غیر کوواسناییی بین میکروفیبریل در میوندهای

بیا  ( احتماس هم4335شود )شربا  و همکارا ، های سیلول گیاهی می شیل شید  و گایترش دیواره   

بیا  های هم( با ژ 39با توجه به درختچه فیلوژنتیکی )شییکل میوسییت  PLL25تری اسییت. ماییتقیم

At4g13210  وAt5g66460     در یک خوشیه قرار گرفته اسیت و نتایج حاصییل از بررسی عناصر سی
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با فشالیت  At5g66460دهید کیه ژ    ( نشیییا  می17موجود در توالی مروموتوری )جیدول میوسیییت  

 تری است. بیا  ماتقیمگلیکوسیل هیدروسزی احتماس هم

  AT4G13710-PLL25 بیا  ماتقیم با ژ های هم: لیات ژ 68-9جدول 

Function MR At. number 

expansin A15 8.7 At2g03090 

pectin lyase like superfamily protein 14.7 At4g13210 

glycosyl hydrolase superfamily protein 26.3 At5g66460 

 

 ATTED-IIبیانی بدسیییت آمده از مایهاه ( با توجه به شیییبکه همAT1G04680) PLL26ژ  

باشد که بر روی کروموزوم ( می63-9)جدول  3/8تا  1/4بیا  ماتقیم با رتبه دو طرفه ژ  هم 2دارای 

های ریشه، منطقه ریزش، تبمدا  (. این ژ  در بافت35و  31قرار دارند )شیکل میوست   5و  1، 9، 4

 75باستر از  ( و بیا 18و جدول میوست  4درصد داشته است )شکل میوست  71ودمهل بیا  باستر از 

 باشد. های مبتلا به ترتیب به صورت زیر میبیا  ماتقیم با آ  در بافتهای همدرصد ژ 

در منطقیه ریزش، گلبرگ و دمهیل، ژ     At1g64390ریشیییه، ژ   در بیافییت  At1g41830ژ  

At1g67750   در بییافییت گییل، ژAt4g22010 ریشیییه، ژ   در بییافییتAt5g11890   در ریشیییه، ژ

At3g08030 (. نتایج 18و جدول میوست  32اند )شکل میوست درصد داشته 75ریشه بیا  باستر از  در

با فشالیت گلیکوسیل هیدروسزی احتماس  At1g64390دهد ژ  حاصل از بررسی جایهاه بیا  نشا  می

بیا  با ژ  هم PLL26(، 37تری است. با توجه به درختچه فیلوژنتیکی )شکل میوست بیا  ماتقیمهم

At4g22010    در یک خوشیه قرار گرفته اسیت و نتایج حاصل از بررسی عناصر سی  موجود در توالی

که در گاترش دیواره سلولی نقش  At4g22010دهد ژ  ( نشیا  می 13مروموتوری )جدول میوسیت  

تری بیا  ماتقیم(، احتماس هم6116گبارد )سیدبروک و همکارا ،  دارد و بر رشید جهت دار تاثیر می 

 است.
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 AT1G04680-PLL26 بیا  ماتقیم با ژ های هم: لیات ژ 63-9جدول 

Function MR At.number 

SKU5-similar 6 1.4 At1g41830 

glycosyl hydrolase 9C2 1.7 At1g64390 

Pectate lyase family protein 3 At1g67750 

SKU5 similar 4 4 At4g22010 

- 6.2 At5g11890 

Protein of unknown function, DUF642 8.9 At3g08030 

   ها تشیین نشده است.: نقش ژ  -

 

ه های ریشلیاز در آرابیدوماییی  در بافتهای مکتاتبا توجه به نتایج باس مشیبر شید که ژ   

، PLL1 ،PLL12 ،PLL13 ،PLL16 ،PLL17 ،PLL19 ،PLL20 ،PLL21 ،PLL22 ،PLL23ژ   49)

PLL24 ،PLL25  وPLL26( گییرده ،)ژ   7PLL3 ،PLL6 ،PLL8 ،PLL9 ،PLL10 ،PLL11  و

PLL24( مرچم ،)ژ   5PLL7 ،PLL8 ،PLL9 ،PLL10  وPLL11( منطقییه ریزش ،)ژ   5PLL19 ،

PLL20 ،PLL21 ،PLL24  وPLL26( و کلاله )ژ   1PLL20 ،PLL21 ،PLL24  وPLL25 به تشداد )

بیا  های همهای بیا  در ژ همچنین بررسی جایهاه باشند.درصد می 70بیشتری دارای بیا  باستر از 

 57ژ (، ریشه ) 53ژ (، مرچم )74های گرده )لیازهای آرابیدومایی  نشیا  داد که در بافت  با مکتات

ها در بیا  بیشیییتری فشالیت دارند. ژ های همژ ( تشداد ژ  49ژ ( و منطقه ریزش ) 41ژ (، گیل ) 

 PLL4، 5( درصد یکاانی باسیی دارند. در کلاستر PLL1,2) 7و 5 (PLL4-7 )(، PLL8-11) 1کلاستر 

 اند. و در یک جایهاه ژنی قرار گرفته 1بر روی کروموزوم  PLL5و 

PLL8 ،PLL9  وPLL11   بیا  مشترک های هم( دارای تشدادی ژ 1های موجود در کلاستر )ژ

(AT2g31500  ،At4g27580  وAt1g14420نیز می  )بیا  با آنها عملکرد های همثر ژ یاشند و در اک

بر اسییاس  PLL9و  PLL8بیا  ماییتقیم در های هممشییابه دیده شییده اسییت. همچنین از آنجا که ژ 

باستر در این دو  MRبیا  با های همبدسیییت آمد، احتماس در آنالیز ژ  ATTED-IIهیای میایهاه   داده

خواهد شید. همچنین بررسیی عناصر سی    بیا  مشیترک بیشیتری شیناسیایی     های هملیاز ژ مکتات

به هم و  PLL9و  PLL8نشا  داد که   1های کلاسیتر  جفت باز توالی باسدسیت ژ   4111موجود در 

PLL10  وPLL11  .به هم نزدیکتر هاتند 
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 PlantCAREو مایهاه  Genevestigatorهای مایهاه زما  نتایج حاصییل از آنالیز دادهبررسییی هم

های بدسییت آمده از مایهاه تر احتمالی نشییا  داد که ژ بیا  ماییتقیمهای هم برای بدسییت آورد  ژ

Genevestigator  ژ( هایی با رتبه همباتهی دوطرفهMRمایین ) تری هاتند که به مایهاهATTED-

II  بیییا  هییای همنزدیکتر اسییییت و شیییبکییه ژATTED کنیید. همچنین در را تییایییید میPLL2 

(At5g62930 ،)PLL7 (At1g23240  وAt3g10890 ،)PLL9 (At1g14420 ،)PLL15 

(At4g13840 ،)PLL19 (At1g64390 و )PLL22 (At2g47540 نییتییایییج ،)Genvestigator   و

PlantCARE  مشیییابه و نزدیک به مایهاهATTED  ( و با توجه به اطلاعات 96-9بوده اسیییت )جدول

و  PLL19دو ژ   PlantCAREو  ATTED-II ،Genvestigatorمایهاه  9بدسیییت آمده از آنالیز نتایج 

PLL26 (At1g64390  و همچنین دو ژ )PLL20  وPLL21 (At3g12710)  بیا  هیای هم دارای ژ

تر احتمالی بیا  ماتقیمهای هم(. بررسی عملکرد ژ 91-9تر احتمالی مشابه هاتند )جدول ماتقیم

شده در مایرهای گلایکوسیل هیدروسزها، مکتین بیا  ماتقیم شناسایی های همنشا  داد که اکثر ژ 

لیازها موجب ها همانند مکتاتها فشالیت دارند. این آنزیمExpansinلیازها و هیا، مکتات متییل اسیییتراز 

 شوند. تیییر دیواره سلولی در مراحل مبتلا رشد و نمو می

 لیاز در گیاه برنجهای پکتاتشناسایی ژن -3-2

لیاز برای گیاه برنج نام برده شیییده بود که با ژ  مکتات Cell Wall Genomics ،41در میایهاه  

( RiceFrendو  CAZy ،Cell Wall Genomics ،Oryzabaseمایهاه اطلاعاتی برنج )  1بررسی همزما  

  لیاز برای گیاه برنج(، که این تشداد ژ  مکتات96-9)جدول  لیاز برای برنج بدسیییت آمدژ  مکتیات  8

لیاز برنج های مکتات، تایید شده است. ژ )6119( و ژانگ و همکارا  )6117همکارا  )توسیط ملازا و  

(.  با توجه به نقشییه کروموزومی 9-9برنج قرار دارند )شییکل  2و  5، 1، 6های تنها بر روی کروموزوم

-Os06g0584000و Os06g0144200- Os06g0144900) 2لیییاز در کروموزوم ژ  مکتییات 1برنج، 

Os06g0583900اند. ( تنها در دو جایهاه ژنی قرار گرفته 
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و  Genevestigatorتر احتمالی با استفاده از اطلاعات مایهاه بیا  ماتقیمها هم: ژ 91-9جدول 

PlantCARE . در گیاه آرابیدومای 

 ازلیپکتات

تر بیان مستقیمهای همژن

احتمالی بدست آمده از آنالیز 

های  پایهاه داده
Genevestigator 

MR 

تر بیان مستقیمهای همژن

احتمالی بدست آمده از 

های  پایهاه آنالیز داده
PlantCARE 

MR 

PLL1 At1g24625 9.4 At2g38010 2.8 

PLL2 At5g62930 20.2 At3g54860 

At5g62930 

8.7 

20.2 

PLL3 At1g09720 

At2g07020 

At1g18510 

At5g01680 

At1g29770 

At2g31910 

At5g22900 

At1g01450 

1 

2 

4.1 

4.2 

4.2 

4.9 

6.5 

9.4 

At3g02125 3.3 

PLL6 At3g01730 11.1 At3g46340 6.5 

PLL7 At5g61605 

At1g23240 

At1g23590 

At1g28430 

At1g23600 

At1g23690 

At3g10890 

2 

2 

2.8 

3 

3.2 

4.4 

10.2 

At1g23240 

At3g10890 

 

2 

10.2 

PLL8 At2g02720 

At2g31500 

1.4 

2.5 

At4g27580 

  At1g23350 

7.2 

7.9 

PLL9 At1g14420 

At1g11770 

At2g33420 

At3g16040 

At1g19500 

1.7 

3 

12.2 

13.1 

13.4 

At1g14420 1.7 

PLL10 At1g10770 8.7 At3g13400 5.5 

PLL11 At3g20220 2.8 At5g62750 8.9 

PLL12 At4g16400 7.5 At4g27970 3.5 

PLL13 At1g27460 7.3 At4g28190 

At2g42580 

1.7 

1.7 

PLL14 At1g63710 1.4 At1g32780 13.4 

PLL15 At4g13840 2.5 At4g13840 2.5 

PLL16 At1g04680 5 At4g02290 7.5 

PLL17 At4g38660 3.6 At1g18250 

At3g51720 

1 

9.4 

PLL18 At1g03820 1.7 At2g01610 2.5 

PLL19 At2g28950 

At1g64390 

1 

2.8 

At1g64390 2.8 

PLL20 At3g12710 

At2g44740 

At1g20190 

At4g30410 

2.5 

2.6 

2.8 

5.5 

At3g16850 2.8 

PLL21 At3g12610 2 At3g12710 2.8 

PLL22 At2g47540 7 At2g47540 7 

PLL23 At4g33800 8.5 At5g51470 8.5 

PLL24 At3g57250 9.3 At5g06070 2 

PLL25 At2g03090 8.7 At5g66460 26.3 

PLL26 At1g64390 1.7 At4g22010 4 

 

http://atted.jp/cgi-bin/coex_list.cgi?gene=828867
http://atted.jp/cgi-bin/coex_list.cgi?gene=838944
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، دو شماره Os06g0583900لیاز با شیماره دسیترسیی    برای ژ  مکتات RiceFRENDمایهاه اطلاعاتی 

را در نظر گرفتیه و اطلاعاتی برای ژ    LOC-Os06g38510 و    LOC-Os06g38520دسیییترسیییی 

در این مایهاه وجود ندارد. همچنین با توجه به اینکه  Os06g0584000لیاز با شیماره دسیترسی   مکتات

ثبت  LOC_Os06g38520.1ماره دسییترسییی  ، شییOs06g0584000برای ژ    Oryzabaseدر مایهاه 

های برنج از بدست آورد  ژ  2شیده اسیت و با توجه به نزدیکی این دو ژ  بر روی کروموزوم شماره   

وجود ندارد،   RiceFRENDهای آ  در مایهاهبیا که اطلاعاتی از هم، Os06g0584000بیا  با ژ  هم

( 1-9)شکل  MEGA5افزار صیرف نظر شیده اسیت. در بررسیی درختچه رسیم شده با استفاده از نرم     

دارای  Os06g0145100کلاس طبقه بندی شیدند. در کلاستر یک ژ    9لیاز دربرنج در های مکتاتژ 

 ( است. 51)جدول میوست  Os06g144200درصد با ژ   411درصد یکاانی 

های برنج نشیا  داده اسییت که در بین عناصر ماسخ  نتایج حاصیل از آنالیز توالی مروموتوری ژ  

( به TCTCCCT) TCCC-motif( و GGGCGG) Box 4 (ATTAAT ،)Sp1دهنده به نور، عناصییر 

دهنده به هورمو ، عناصر  ( و در بین عناصر ماسخ94-9ترتیب دارای بیشیترین تکرار هاتند )جدول  

( TGA-element( و اکایییین )MeJA( )TGACG/ CGTCAمیاسیییخ دهنیده متیل جاسیییمونات )  

(AACGAC و در بین عناصییر سییی  دیهر،   96-9( )جدول )MBS (CAACTG و )Skn-1-motif 

(GTCAT 99-9( دارای بیشترین تکرار هاتند )جدول). 

 queryبیانی که با ژ  های همبیا ، ژ های هماز با ژ لیهای مکتاتبرای مقایاه توالی مروموتوری ژ 

در درختچه فیلوژنتیکی در یک خوشییه قرار داشییتند از نظر شییباهت عناصییر سییی  موجود در توالی  

ای هبیا  ماتقیم با هریک از ژ های همدر ادامه نتایج آنالیز ژ  مروموتوری مورد بررسی قرار گرفتند.

 لیاز در برنج آورده شده است. مکتات

 

 

 

http://rice.plantbiology.msu.edu/cgi-bin/ORF_infopage.cgi?orf=LOC_Os06g38520.1
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 .(Oryza sativa) لیاز در گیاه برنجهای مکتات: لیات ژ 94-9جدول

Choromosome Locuse ID GenBank 
Protein name in 

RiceFrend/CAZy 

Protein name 

in 

Cell Wall 

Genomics 

Chr4:2480533..2485914 

forward 

LOC_ Os04g05050 CAD39411.1 Os04g0137100 Os04g05050.1 

Os04g05050.2 

Chr6:22821117..228234

78 forward 

LOC_ Os06g38510 

LOC_ Os06g38520 

BAD68734.1 

BAF19860.1 

Os06g0583900 

Os06g0584000 

Os06g38510.1 

Chr6:2336429..2338189 

reverse 
LOC_ Os06g05209 

LOC_ Os06g05272 

BAF18695.1 Os06g0144200 Os06g05209.1  

Os06g05272.1 

Chr2:6399355..6402186 

reverse 
LOC_ Os02g12300 BAD25039.1 Os02g0214400 Os02g12300.1 

Chr5:12933093..129383

68 reverse 
LOC_ Os05g22800 BAF17020.1 Os05g0293500 Os05g22800.1 

Chr6:2372992..2374946 

forward 
LOC_ Os06g05260 BAD68407.1 Os06g0144900 Os06g05260.1 

  BAF18700.1 Os06g0145100  

 

 

 

 

 
 /www.shigen.nig.ac.jp/rice/oryzabaseلیاز در برنج. های مکتاتنقشه کروموزومی ژ : 9-9شکل    

 

 

 

 

 

 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=CAD39411.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=BAD68734.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=BAF18695.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=BAD25039.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=BAF17020.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=BAD68407.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=BAF18700.1
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های در هریک از توالیها : عناصیییر سیییی  ماسیییخ دهنده به نور و تشداد آ   96-9جیدول  

 لیاز گیاه برنجهای مکتاتمروموتوری ژ 
Light response associated cis-element No. Gene 

Box 4, Box I, G-box, TCCC-motif, TCT-motif, chs-CMA2a 8 
Os02g0214400 

LOC_ Os02g12300 

ATCT-motif, Box 4, TCT- motif, SP1, TCCC-motif 6 
Os06g0583900 

LOC_ Os06g38510 

LOC_ Os06g38520 

ACF, Box 4, SP1, as-z-box 4 
Os06g0144200 

LOC_ Os06g05209 

LOC_ Os06g05272 

Box 4, as-z-box 4 Os06g144900 

LOC_ Os06g05260 

Box 4, GT1-motif, Sp1, TCCC-motif 5 Os04g137100 

LOC_ Os04g05050 

5 UTR Ry rich stretch, Box 4, G-Box, GATA-motif, CATT-

motif, G-box, I-box, Sp1 
11 Os05g0293500 

LOC_ Os05g22800 

 

 

 

 

 

 

لیاز برنج و مقایاه آنها با یکدیهر. درختچه فیلوژنی با نرم افزار های مکتاتفیلوژنی برای ژ : درختچه 1-9شکل 

خوشه قرار  9لیاز برنج در ژ  مکتات 7رسم شد. 4111با تکرار  Bootstrapمها، روش اتصال مجاور و آنالیز 

 اند.گرفته
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جفت باز باسدسییت  4111ها در هریک از توالی : عناصییر سییی  ماسییخ دهنده به هورمو  و تشداد آ 99-9جدول 

 لیاز موجود در برنجهای مکتاتژ 

hormonal regulation associated cis- element 

Gene TCA 

SARE 
HSE ERE ARE 

GARE 

P-box 

ABRE 

IIb 

TGA-

element 

TGACG/ 

CGTCA 

       1 
Os02g0214400 

LOC_Os02g12300 

       2 

Os06g0583900 

LOC_Os06g38510 

LOC_Os06g38520 

        

Os06g0144200 

LOC_Os06g05209 

LOC_Os06g05272 

 1  1   1  
Os06g144900 

LOC_Os06g05260 

      1  
Os04g137100 

LOC_Os04g05050 

     1  3 
Os05g0293500 

LOC_Os05g22800 

0 1 0 1 0 1 2 6 
Duplication 

number  

 لیاز برنجهای مکتاتدهنده به هورمو  در ژ تشداد تکرار عناصر سی  ماسخ:  *

 

 

جفت باز 4111ها در هریک از توالی : عناصییر سییی  دیهر و تشداد آ  91-9جدول 

 لیاز موجود در برنج های مکتاتباسدست ژ 

Other regulation cis-element  NO. Gene 

MBS 1 Os02g0214400 

LOC_ Os02g12300 

MBS, Tc-reach repeat 2 
Os06g0583900 

LOC_ Os06g38510 

LOC_ Os06g38520 

MBS, Skn-1-motif, RY-element 4 
Os06g0144200 

LOC_ Os06g05209 

LOC_ Os06g05272 

Skn-1-motif, MBS 4 Os06g144900 

LOC_ Os06g05260 

O2-site, Skn-1-motif, Tc-reach repeat 3 Os04g137100 

LOC_ Os04g05050 

Skn-1-motif 1 
Os05g0293500 
LOC_ Os05g22800 
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بیانی بدسیییت آمده از مایهاه با توجه به شیییبکه هم Os04g137100/LOC_Os04g05050ژ  

RiceFREND  ( که بر روی 95-9)جدول  83/1تا  11/6بیا  ماتقیم با رتبه دو طرفه ژ  هم 1دارای

(. این ژ  در گل آذین، خوشه، سنبلچه، 411و  33اند )شکل میوست قرار گرفته 41و  1، 4کروموزوم 

و ( 54و جدول میوسییت  38درصیید دارد )شییکل میوسییت  71مادگی، تبمدا  و ریشییه بیا  باستر از 

 باشد. بیا  ماتقیم با آ  به ترتیب به صورت زیر میهای همژ 

در ریشه، گل آذین،  Os10g0556100های سینبلچه و کلاله، ژ   در بافت Os01g0663300ژ  

درصد  75های سنبلچه و گندمه بیا  باستر از در بافت Os01g0140100خوشیه، مرچم و گندمه و ژ   

-betaبا عملکرد  Os10g0556100دهد ژ  هاه بیا  نشیییا  میدارند. نتایج حاصیییل از بررسیییی جای

expansin EXPB4       که در بزرگ شید  سیلول و فرآیندهایی که موجب سیایت شد  دیواره سلولی

و  414تری است )شکل میوست بیا  ماتقیم(، احتماس هم6114شود فشالیت دارد )وو و همکارا ، می

های با ژ  Os04g137100(، 416وژنتیکی )شکل میوست (. با توجه به درختچه فیل54جدول میوست 

در یک خوشه قرار گرفته است و نتایج حاصل از بررسی  Os01g0140100و  Os01g0663300بیا  هم

که   Os01g0663300دهد ژ  ( نشا  می56عناصر سی  موجود در توالی مروموتوری )جدول میوست 

تری اسییت ماییتقیم بیا خالت دارد، احتماس همدر تبریب دیواره سییلولی در طول رسیییدگی میوه د 

 (.6112)اسکرودر و همکارا ، 

  Os04g137100/LOC_Os04g05050بیا  ماتقیم با ژ  های هم: لیات ژ 95-9جدول 

Function MR Locus nember Os.number 

Similar to (1-4)-beta-mannan 

endohydrolase-like protein. 

2.44 LOC_Os01g47400 Os01g0663300 

beta-expansin EXPB4 [Oryza sativa 

(japonica cultivar-group)]. 
3.16 LOC_Os10g40730 Os10g0556100 

Similar to Cytochrom P450-like 

protein. 
4.47 LOC_Os04g33370 Os04g0407900 

Peptidase A1, pepsin family protein. 4.89 LOC_Os01g04710 Os01g0140100 

 

بیانی بدسییت آمده از مایهاه با توجه به شییبکه هم Os06g0583900/LOC_Os06g38510ژ  

RiceFrend  باشیید ( می92-9)جدول  32/17و  29/63بیا  ماییتقیم با رتبه دو طرفه ژ  هم 6دارای
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های گلچه (. این ژ  در بافت411و  419اند )شکل میوست قرار گرفته 6و  1های که بر روی کروموزوم

های هم بیا  به ( و ژ 59و جدول میوسییت  38درصیید دارد )شییکل میوسییت   71رده بیا  باسی و گ

 باشند.ترتیب به صورت زیر می

در  Os02g0172600درصییید ندارد. ژ   75در هیچ بیافتی بیا  باستر از  Os04g0500400 ژ  

ها ژ  بیا ای همهدهد که از بین ژ درصییید دارد. نتیایج نشیییا  می  75بیافیت گرده بییا  بیاستر از     

Os02g0172600     کیه بیه عنواCopper-transporting ATPase RAN1  کند )هیرایاما و عمیل می

(. با 59و جدول میوسیت   415تری اسیت )شیکل میوسیت    بیا  مایتقیم ( احتماس هم4333همکارا ، 

وشه قرار در یک خ Os04g0500400بیا  هم ( با ژ 412توجه به درختچه فیلوژنتیکی )شکل میوست 

( 51گرفته اسیت و نتایج حاصیل از بررسی عناصر سی  موجود در توالی مروموتوری )جدول میوست   

کند عمل می  Hydroxyproline-rich glycoproteinبه عنوا  Os04g0500400دهد که ژ  نشا  می

)اندر و  تری استماتقیم بیا های دفاعی و ماسیخ به زخمی شید  فشال است. احتماس هم  و در ماسیخ 

 (.4333همکارا ، 

 Os06g0583900/LOC_Os06g38510 بیا  ماتقیم با ژ های هم: لیات ژ 92-9جدول 

Function MR Locus nember Os.number 

Similar to Hydroxyproline-rich 

glycoprotein DZ-HRGP precursor. 

29.63 LOC_Os04g42220 Os04g0500400 

Similar to Copper-transporting 

ATPase RAN1 (EC 3.6.3.4) 

(Responsive-to-antagonist 1). 

47.96 LOC_Os02g07630 Os02g0172600 

 

 2بییییر روی کییییرومییییوزوم    Os06g0144200/LOC_Os06g0143800ژ  

(Chr6:2336429..2338189 reverseقرار دارد و با توجه به شییبکه هم ) بیانی بدسییت آمده از مایهاه

RiceFrend  باشیید که بر (، می97-9)جدول  7تا  71/9بیا  مایتقیم با رتبه دو طرفه  ژ  هم 2دارای

(. این ژ  در هیچ بافتی بیا  باستر 418و  417جای دارند )شکل میوست  3و  7، 2، 5روی کروموزوم 

تیب به بیا  با آ  به ترهای هم(. و ژ 55و جدول میوسییت  38درصیید ندارد )شییکل میوسییت   71از 

 باشند.صورت زیر می
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در  Os06g0548800درصییید ندارد، ژ   75در هیچ بیافتی بیا  باستر از   Os06g0143800ژ  

 75در بافت گرده بیا  باستر از  Os05g0149100و  Os09g0339200های سیلول اسپرم و گرده و ژ  

(. نتایج حاصل از بررسی جایهاه بیا  نشا  داد 55و جدول میوست  413درصید دارند )شیکل میوست   

( 6111کیه در دفیاع در برابر حملییه میکروبی فشیالیییت دارد )کیارتر و تورنرگ،      Os06g0548800ژ  

 تری است.بیا  ماتقیماحتماس هم

و  Os07g0238500بیا  های هم(، با ژ 441یلوژنتیکی )شکل میوست و با توجه به درختچه ف  

Os06g0548800      در یک خوشیه قرار گرفته اسیت و نتایج حاصیل از بررسیی عناصر سی  موجود در

که در دفاع در برابر حمله  Os06g0548800دهد ژ  ( نشا  می52توالی مروموتوری )جدول میوسیت  

 تری است.بیا  ماتقیم( احتماس هم6111تورنرگ، کند )کارتر و میکروبی فشالیت می

 Os06g0144200/LOC_Os06g0143800 بیا  ماتقیم با ژ های هم: لیات ژ 97-9جدول 

Function MR Locus nember Os.number 

Non-protein coding transcript, unclassifiable 

transcript. 

3.74  os06g0143800 

Hypothetical protein. 4.58 LOC_Os09g16970 os09g0339200 

C2 calcium/lipid-binding region, CaLB 

domain containing protein. 
5.62 LOC_Os05g05650 os05g0149100 

Conserved hypothetical protein. 6.48 LOC_Os07g13440 os07g0238500 

Similar to Nectarin 5 (Fragment). 7 LOC_Os06g35590 os06g0548800 

 

بیانی بدسییت آمده از مایهاه با توجه به شییبکه هم Os02g0214400/LOC_Os02g12300ژ  

RiceFrend  باشد ( می98-9)جدول  82/48تا  71/44بیا  مایتقیم با رتبه دو طرفه  ژ  هم 1دارای

بیا  باستر  (. این ژ  در هیچ بافتی446و  444است )شکل میوست قرار گرفته 6که بر روی کروموزوم 

بیا  با آ  به ترتیب به صورت های هم( و ژ 57و جدول میوست  38درصد ندارد )شکل میوست  71از 

 باشند.زیر می

در  Os02g0198800و  Os02g0832000در گرده و سییلول اسییپرم، ژ    Os02g0440900ژ  

و  449درصیید دارند )شییکل میوسییت     75در بافت گلچه بیا  باستر از  Os02g0529500گرده و ژ  

با عملکرد  Os02g0198800(. نتایج حاصییل از بررسییی جایهاه بیا  نشییا  داد ژ  57جدول میوسییت 

javascript:;
javascript:;
javascript:;
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و با توجه به درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری رسم  تری استماتقیم بیا ناشیناخته احتماس هم 

دهد و نتایج حاصل از بررسی عناصر ( تشکیل می441شیده این ژ  یک کلاسیتر جدا )شیکل میوست    

با   Os02g0198800دهد که ژ  ( نشییا  می58سییی  موجود در توالی مروموتوری )جدول میوسییت 

 تری است.ماتقیم بیا لکرد ناشناخته احتماس همعم

 

بیانی بدسییت آمده از مایهاه با توجه به شییبکه هم Os05g0293500/LOC_Os05g22800ژ  

RiceFREND  باشد که ( می93-9)جدول  68/41تا  44بیا  ماتقیم با رتبه دو طرفه ژ  هم 2دارای

(. این ژ  در بافت گرده 442و  445قرار گرفته است )شکل میوست  3و  8، 5، 6، 4بر روی کروموزوم 

بیا  با آ  به ترتیب های هم( و ژ 53و جدول میوست  38یوست درصد دارد )شکل م 71بیا  باستر از 

 باشند.به صورت زیر می

 75در هیچ بیافتی بییا  باستر از    Os02g0583300و  Os05g0141000 ،Os08g0427000ژ  

در بافت سییینبلچه و ژ   Os01g0152600در بافت گرده، ژ   Os09g0398300درصییید نیدارند. ژ   

Os08g0235600 درصد دارند  75سپرم، ریشه، خوشه، سنبلچه، مرچم و گرده بیا  باستر از در سلول ا

(. نتایج حاصییل از بررسییی جایهاه بیا  نشییا  داد ژ    53و جدول میوسییت  447)شییکل میوسییت  

Os09g0398300 6114 کند )گالپرین،که بشنوا  یک مروتئین فرضی با عملکرد ناشناخته فشالیت می 

 تری است. بیا  ماتقیماحتماس هم( 6111و گالپرین و کونین، 

های با ژ  Os05g0293500( رسم شده 448و با توجه به درختچه فیلوژنتیکی )شیکل میوست  

در یک خوشه قرار گرفته است و نتایج حاصل از بررسی  Os08g0235600و  Os01g0152600بیا  هم

 Os02g0214400/LOC_Os02g12300 بیا  ماتقیم با ژ  های هم: لیات ژ 98-9جدول 

Function MR Locus nember Os.number 

Phosphatidylinositol transfer protein-like, N-

terminal domain containing protein. 

11.74 LOC_Os02g24430 os02g0440900 

Similar to Calmodulin-like-domain protein 

kinase CPK2. 

34.14 LOC_Os02g58520 os02g0832000 

- 17.23 LOC_Os02g10530 Os02g0198800 

Similar to SNAP25-like protein C (Fragment). 18.86 LOC_Os02g32740 Os02g0529500 

 ها تشیین نشده است.: نقش ژ  -
   

javascript:;
http://rice.plantbiology.msu.edu/cgi-bin/ORF_infopage.cgi?orf=LOC_Os02g10530
javascript:;
http://rice.plantbiology.msu.edu/cgi-bin/ORF_infopage.cgi?orf=LOC_Os02g32740
javascript:;
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با  Os08g0235600دهد ژ  ( نشا  می21عناصیر سی  موجود در توالی مروموتوری )جدول میوست  

 تری است.بیا  ماتقیم(، احتماس هم6144عملکرد مقاومت در برابر عوامل بیماریزا )زو و همکارا ، 

  Os05g0293500/LOC_Os05g22800بیا  ماتقیم با ژ  های هم: لیات ژ 93-9جدول 

Function MR Locus nember Os.number 

Serine/threonine protein kinase domain 

containing protein. 

11 LOC_Os01g05940 os01g0152600 

Disease resistance protein family protein. 11.6 LOC_Os08g13800 os08g0235600 

Conserved hypothetical protein 11.8 LOC_Os09g23399 os09g0398300 
Conserved hypothetical protein. 12.7 LOC_Os05g04890 os05g0141000 

En/Spm-like transposon proteins family 

protein. 
13.3 LOC_Os02g37220 os02g0583300 

Non-protein coding transcript, 

unclassifiable transcript. 
14.28  os08g0427000 

 

بیانی بدسییت آمده از مایهاه با توجه به شییبکه هم Os06g0144900/LOC_Os06g05260ژ  

RiceFREND  باشیید ( می11-9)جدول  8/41تا  92/8بیا  ماییتقیم با رتبه دو طرفه ژ  هم 2دارای

(. این ژ  در 464و  443قرار گرفته اسیت )شکل میوست   44و  3، 5، 9، 4های که بر روی کروموزوم

 های( و ژ 24و جدول میوست  38درصید دارد )شیکل میوسییت    71بافت گرده و گلچه بیا  باستر از 

  باشند.بیا  با آ  به ترتیب به صورت زیر میهم

در سیییلول اسیییپرم، گرده،  Os03g0122400در بافت گرده و گلچه، ژ   Os02g0255400ژ  

در  Os09g0405300گرده، ژ  در سیییلول اسیییپرم و  Os05g0297000مادگی، کلاله و تبمدا ، ژ  

آذین، مرچم، گرده و در سییلول اسپرم، گل Os11g0500100سیلول اسیپرم، گلچه، مرچم و کلاله، ژ    

درصید دارند )شییکل   75سیلول اسییپرم، مرچم و گرده بیا  باستر از   در Os01g0620400گندمه و ژ  

ژ   بیییا هییای همدهیید کییه از بین ژ (. نتییایج نشیییا  می24و جییدول میوسیییت  464میوسیییت 

Os02g0255400 تری اسییت. ژ  بیا  ماییتقیمبا عملکرد ناشییناخته احتماس همOs06g0144900  با

Os11g050و  Os05g0297000بیا  های هم( با ژ 466توجه به درختچه فیلوژنتیکی )شکل میوست 

در یک خوشییه قرار گرفته اسییت و نتایج حاصییل از بررسییی عناصییر سییی  موجود در توالی     0100

که بشنوا  یک مروتئین فرضی با   Os11g0500100دهد ژ  ( نشا  می26مروموتوری )جدول میوست 
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بیا  ( احتماس هم6111و گالپرین و کونین،  6114کند )گالپرین، عملکرد نیاشییینیاختیه فشیالییت می     

 تری است.  ماتقیم

   Os06g0144900/LOC_Os06g05260 بیا  ماتقیم با ژ های هم: لیات ژ 11-9ول جد

Function MR Locus number Os.number 

- 8.36 LOC_Os02g15630 os02g0255400 

Hypothetical protein. 10.86 LOC_Os05g23200 Os05g0297000 

Hypothetical protein. 11.66 LOC_Os01g43274 Os11g0500100 

- 12.36 LOC_Os11g30590 Os01g0620400 

Conserved hypothetical protein. 13.55 LOC_Os03g03050 Os03g0122400 

Conserved hypothetical protein. 14.8 LOC_Os09g24008 

LOC_Os09g24020 

LOC_Os09g24038 

Os09g0405300 

    ها تشیین نشده است.: نقش ژ  -

 

ژ   6دارای  RiceFRENDبیانی بدست آمده از مایهاه با توجه به شبکه هم Os06g145100ژ  

 6و  4باشیید که بر روی کروموزوم ( می14-9)جدول  78/3و  61/8بیا  ماییتقیم با رتبه دو طرفه هم

(. برای این ژ  لوکوس آیدی یافت نشد بنابراین اطلاعاتی از آ  461و  469جای دارند )شکل میوست 

های وجود ندارد. نتایج حاصل از بررسی ژ  PlantCAREو  Phytozome ،Genevestigatorدر مایهاه 

 باشد. به صورت زیر می Genevestigatorدر مایهاه  Os06g145100بیا  ماتقیم با هم

 Os01g0675000درصد دارد و ژ   75در سلول اسپرم و گرده بیا  باسی  Os02g0150200ژ  

 (.29و جدول میوست  461درصد ندارد )شکل میوست  75در هیچ بافتی بیا  باستر از 

 Os06g145100 بیا  ماتقیم با ژ های هم: لیات ژ 14-9جدول 

Function MR Locus nember Os.number 

Hypothetical protein. 8.24 LOC_Os02g05670 os02g0150200 

- 9.78 LOC_Os01g48410 os01g0675000 

ها تشیین نشده است.: نقش ژ  -  
 

 

، Os06g0583900های گرده )بیا توجیه بیه نتیایج بیاس مشیییبر شییید کیه در برنج در بیافت       

Os05g0293500  وOs06g0144900 ( و گلچیه )Os06g0583900 ،Os06g0144900 های ( تشداد ژ

بیا  های همهای بیا  در ژ درصد دارند. همچنین با بررسی جایهاه 70لیاز بیشتری بیا  باسی مکتات

ژ ( تشداد  1ژ ( و سنبلچه ) 5ژ (، مرچم ) 7ژ (، اسیپرم ) 46های گرده )مشیبر شید که در بافت  

http://rice.plantbiology.msu.edu/cgi-bin/ORF_infopage.cgi?orf=LOC_Os05g23200
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زما  نتایج حاصل از آنالیز رصید دارند. همچنین بررسی هم د 75بیا  بیشیتری بیا  باسی  های همژ 

تر بیا  ماتقیمهای همبرای بدست آورد  ژ  PlantCAREو مایهاه  Genevestigatorهای مایهاه داده

 هایی با رتبه همباتهی دوجانبه مایینهای بدسیت آمده از هر دومایهاه، ژ  احتمالی نشیا  داد که ژ  

 (. 16-9کنند )جدول را تایید می ATTEDبیا  بدست آمده از هم هایهاتند که شبکه ژ 

در گیاه  PlantCAREو  Genevestigatorتر احتمالی با استفاده از اطلاعات مایهاه بیا  ماتقیمها هم: ژ 16-9جدول 

 برنج.

 لیازپکتات

تر بیان مستقیمهای همژن

احتمالی بدست آمده از آنالیز 

های  پایهاه داده
Genevestigator 

MR 
تر احتمالی بدست بیان مستقیمهای همژن

های  پایهاه آمده از آنالیز داده
PlantCARE 

MR 

Os04g0137100 Os10g0556100 3.4 Os01g0663300 2.4 

Os06g0583900 Os02g0172600 47.96 Os04g0500400 29.63 

Os06g0144200 Os06g0548800 7 Os06g0548800 7 

Os02g0214400 Os02g0198800 17.23 Os02g0198800 17.23 

Os05g0293500 Os09g0398300 11.8 Os08g0235600 11.6 

Os06g0144900 os02g0255400 8.36 Os11g0500100 11.66 
 

 

 لیازهای آرابیدوپسیس و برنجمقایسه پکتات -3-3

لیاز در آرابیدومایی  و برنج مشبر شد که  های مکتاتبا رسیم درختچه فیلوژنتیکی برای ژ  

، Os06g0583900 ،Os06g0144200برنج )  خوشیییه ژنی قرار میهیرنیید کییه  شیییش ژ  7هیا در  ژ 

Os02g0214400 ،Os06g0144900 ،Os05g0145100  وOs06g0584000 هییای ( بییا ژPLL1   و

PLL2   حضور دارند و ژ   )2آرابیدومایی  در یک خوشه )خوشهOs04g137100  های در برنج با ژ

-9است )شکل آرابیدومایی  در یک کلاستر قرار گرفته   62و  65، 61، 69، 66، 64، 61لیاز مکتات

، PLL10و  PLL1 ،PLL2 ،PLL3 ،PLL4 ،PLL5 ،PLL6 ،PLL7های ژ (. بیا توجیه بیه این نتایج    5

PLL11 ،PLL12،  PLL13، PLL14، PLL15، PLL16، PLL17، PLL18  وPLL19  در

 های جدیدتری از نظر تکاملی هاتند.آرابیدومای  احتماس همولوگ

ر نشا  داد که  اکثلیاز در هر دو گیاه بیا  مایتقیم با مکتات های همنتایج بررسیی عملکرد ژ  

بیا  مایتقیم در آرابیدومایی  دارای عملکردی مشبر هاتند )گلیکوسیل هیدروسزها،   های همژ 
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تر های ماییتقیمبیا لیازها( هاییتند اما در برنج اکثر همها و مکتاتExpansinها، مکتین متیل اسییتراز

های ی مبتلا نشیییا  داد که  ژ هااحتمیالی فشیالیتی نیاشیییناخته دارند. آنالیز میزا  بیا  در بافت   

بیا  ماتقیم با آنها در هر دو های هملیاز در هر دو دسته از گیاها  در بافت گرده بیا  باس و ژ مکتات

های گرده و مرچم بیا  باسیی دارند. آنالیز عناصیییر سیییی  موجود در توالی مروموتوری گیاه در بافت

لیاز در هر دو گیاه های مکتاتا  داد که در تمامی ژ جفت باز باسدسییت( در این گیاها  نشیی 4111)

عناصیر ماسخ دهنده به نور سهم بیشتری دارند و در بین عناصر ماسخ دهنده به هورمو  فراوانی عنصر  

لیاز گیاها  آرابیدومای  و برنج بیشتر و اکاین در توالی مکتات جاسموناتدهنده به متیلسی  ماسخ

 است.
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لیاز و برنج و مقایاییه آنها با یکدیهر. درختچه فیلوژنی با نرم های مبتلا مکتات: درختچه فیلوژنی برای ژ 5-9شییکل 

ژ   8لیاز در آرابیدومای   و ژ  مکتات 62رسیم شید.   4111با تکرار  Bootstrapافزار مها، روش اتصیال مجاور و آنالیز  

 اند.خوشه قرار گرفته 7در برنج در لیاز مکتات
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شناسی به ویژه علوم سلولی و مولکولی با افزایش با میشیرفت دانش و تجهیزات در علوم زیایت          

ها این حجم از دادهها و موجودات مواجه هاتیم. افزایش های استبراج شده از سلولحجم عظیم داده

ها، موجب میدایش علم بیوانفورماتیک یل مناسییب این دادهلو به سییبب آ  نیاز به ذخیره، بازیابی و تح

های کند تا با استفاده از تکنیکای، تلاش میاین دانش نوظهور، به عنوا  یک دانش بین رشته د.گردی

شناختی مرتبط دیهر، ماایل مبتلا زیاتموجود در علوم کامپیوتر، ریاضیات، شیمی، فیزیک و علوم 

های مژوهشی اصلی در این رشته تطابق توالی، تلاش. را که مشموسً در سطا مولکولی هاتند حل کند

بینی سییاختارهای دوم و سییوم مروتئین،  کشییا ژ ، گردآوری ژنوم، تنظیم سییاختار مروتئینی، میش 

  (.6115ل است )چرکاسو، لاازی تکاممروتئین و مد -بینی بیا  ژ  و تشاملات مروتئینمیش

کنند هایی را کدگزاری می(( مروتئینPLL) Pectate Lyase-Likeلیاز گیاهی )هیای مکتیات  ژ         

و مارین  4331لیاز باکتریایی( دارند )وینگ و یاماگوچی، )مکتات PelCکیه همایییانی قوی با ایزوفرم  

های گیاهی حضییور دارند )هنریاات و باییاری از خانواده ها در ( و این ژ 6116رودریهز و همکارا ، 

 یند تبریب سلول و نرم شدگی بافت میوه دارد.آلیاز نقش زیادی در فرآنزیم مکتات(.  6114همکارا ، 

 با شیییرین میوه انهور -ترش مرحله در قابل توجهی تاثیر لیازمکتات اند که آنزیمداده نشییا ت تحقیقا

 عمر کاهش موجب ماییئله این که. انهور دارد حبه نرم شیید  آ  دنبال به وی سییلول دیواره تبریب

بنابراین با کاهش فشالیت آنزیم  ،شیییودمیوه می مبیریدفایییا افزایش و میوه ماندگاری و نههداری

این تیییرات در  .توا  میزا  ماندگاری میوه را افزایش دادمیبه طور ماتقیم و غیر ماتقیم لیاز مکتات

لیازها از (. مکتات4333های رسیییده مشییترک اسییت )رز و بنت،   دیواره سییلولی در بایییاری از میوه 

هایی هاییتند که ممکن اسییت به تبریب مکتین در هنهام رسیییدگی کمک کنند )دومینهوس و آنزیم

 ی بیانشا  در هنهاماند که الهوهالیازهایی شناسایی شدههای مبتلا مکتات(. در میوه4337همکارا ، 

و نانا  و همکارا ،  4337؛ مدینا و همکارا ، 4337یابد )دومینهوس و همکارا ، رسیدگی افزایش می

در فرآیندهای صیینشتی مبتلفی همچو  صیینایع ناییاجی، فرآوری الیاف  این آنزیم(.  همچنین 6114

گزارشییاتی نیز از کاربرد آنها در  اسییت. به علاوهگیاهی، قهوه، چای، اسییتبراج روغن و ... به کار رفته 
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بدین  ( وجود دارد.4333باجپای، ( و تولید کاغب )6115ها )جایانی و همکارا ، سیییازی ویروسخالر

ای در صیینشت و کشییاورزی دارند و در برخی موارد اهمیت ویژهلیازها ترتیب مشییاهده شیید که مکتات

 ش تولید همراه باشند. محتاج تولید بیشتر در مواردی نیز سزم است که با کاه

ا  با بیهای هملیاز و ژ های مکتاتدر این مروژه با هدف مطالشه بیوانفورماتیکی و شناسایی ژ          

 Oryzaژ  در برنج ) 8لیاز در آرابیدومایییی  و ژ  مکتات 62آنهیا در گیاه آرابیدومایییی  و برنج،  

sativa(. در 6119ی ژنی ایجاد شده باشند )ژانگ، ( شناسایی شد که ممکن است به علت دوبرابرشدگ

اسیت اما تشداد کم در برنج تشجب آور است.   ها تشداد تقریبا برابر با آرابیدومایی  یافت شیده  ایدولپه

سییاکارید و مشماری دیواره سییلولی  کاهش توالی برنج ممکن اسییت به علت انواع گوناگو  اجزای ملی

ها متفاوت است و دیواره ایها با دولپههای سلول اولیه گراسها باشید. سیاختار شییمیایی دیواره   گراس

( و 4332از نظر مکتین فقیرتر هاتند )کارمیتا، . هاایسیلولی گراس در مقایایه با دیواره سلولی دولپه  

لیاز به های مکتات(. در آرابیدومایییی  فراوانی ژ 4339یاما و همکارا ، لیهنین بیشیییتری دارند )لی

ژ ( و  5) 4ژ (، کروموزوم  5) 1ژ (، کروموزوم  2) 5ژ (، کروموزوم  3) 9 کروموزومترتیب بر روی 

ژ ( بیشتر  1لیاز )های مکتاتفراوانی ژ  2باشد و در برنج بر روی کروموزوم )یک ژ (  می 6کروموزوم 

 است. 

تر در مناطق ریزش ریزی شده برای ریزش و بیشهای برنامهدر انواع سلول PLLفشالیت مروموتور         

 PLL(. فشالیت 6141بافت گل، مناطق باز شیید  میوه و منطقه ریزش دانه رایج اسییت )سییا  و نوکر، 

. انتظار های جانبی دیده شدهمچنین درمناطقی مانند سیه های سیلولی در منطقه شیروع ظهور ریشه  

ره سلولی در شرایط جداسازی های بازسیازی دیوا لیازها عمل هماهنهی با فشالیترود فشالیت مکتاتمی

لیاز در مایه ساقه گل و میوه دیده سیلول داشته باشد. همچنین فشالیت محدودتری از مروموتور مکتات 

در  مواردی که به طور  PLLهای های مروموتور ژ (. بایاری از فشالیت6112شد )تنویک و همکارا ، 

های ظهور ریشییه بافت گلپوش، محل ماییتقیم در ارتباه با جداشیید  سییلول هاییتند )مناطق ریزش

جیانبی، مناطق باز شییید  میوه، منطقه ریزش دانه، دانه جوانه زده( و مواردی که امکا  دارد فشالیت  
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 4گاسکتورونازهای ملیها و گرده( باشد در ظاهر مشابه ژ محدود به بازسیازی دیواره سیلولی )نمو دانه  

ها و PLLین بدین مشنی است که ارتباه عملی نزدیکی بین (. ا6117است )گونزالز کارادزا و همکارا ، 

PGدهند. خانواده ژ  رود هر دو مکتین را مورد هدف قرار میها وجود دارد که انتظار میPLL  یکی از

ی برای دهد متانایل باسیترین خانوادهای ژنی در آرابیدومای  هاتند و نشا  میبزرگترین و میچیده

ها وجود دارد. با این حال تداخل فشالیت در میا  مروموتورهای انی ژ تبصییصییی شیید  زمانی و مک  

 (.  6117لیاز یافت شده است )گونزالز کارادزا و همکارا ، مکتات

 بحث پیرامون آنالیز فیلوژنتیک -4-1         

زیرخانواده  7های آرابیدومای   در در آنالیز فیلوژنتیکی مشیبر شید که توالی مروتئینی ژ           

های PLLشیوند. این محتوی ژنومی و سیازماندهی فیلوژنتیکی مشابه گزارشات قبلی برای   تقاییم می 

و ملاسییا و همکارا ،  6116چندین گونه گیاهی از جمله آرابیدوماییی  اسییت ) فوتامورا و همکارا ،  

( موجود pelC) Cلیاز ای با توالی هماییا  با مکتاتهای آرابیدومایی  منطقه PLL(. در تمامی 6117

( نامهباری Pfam0054)  Pec_lyase_Cوجود دارد که به عنوا  دماین   Erwinia chrysanthemiدر 

ای با توالی یکایییا  که سیییاختار و ( منطقهPLL8-11لیاز )شیییده اسیییت و همچنین در چهار مکتات

 PMR6( وجود دارد. در Pfam04431) Pec_lyase_Nعملکردشییا  مشییبر نیاییت به نام دماین    

(POWDERY MILDEW RESISTANCE 6  یییاPLL13 جییایهییاه لنهر )carboxyl-terminal 

glycosyl- phosphatidylinositol (GPI شناسایی شده است که در )PLL های دیهر وجود ندارد. این

عملکرد ببصوصی در ارتباه با حااسیت به بیماری کپک مودری دارد )وگل  PMR6دهد که نشا  می

 (. 6116و همکارا ، 

های نتیایج حیاصیییل از درصییید یکایییانی و درختچه فیلوژنتیکی در برنج نشیییا  داد که ژ             

Os06g0145100  وOs06g144200  در کلاسییتر یک مشییابه یکدیهر هاییتند. با توجه به اینکه  برای

                                                 
      1 - Polygalacturonase 
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و ژ  های مبتلا برنج اطلاعاتی وجود ندارد احتماس این ددر مایهاه Os06g0145100شماره دسترسی 

لیاز در برنج های مکتاترا از لیات ژ  Os06g0145100توا  ژ  های یکایانی هایتند و می  همولوگ

 حبف کرد.

 لیاز های پکتاتبحث پیرامون عملکرد ژن-4-2          

ها مکتین دِاسییتری شییده را که ببش  Pectate transeliminase( یا EC 4.2.2.2لیازها )مکتات        

 کنند )کارمیتا ودیواره سییلولی اولیه در گیاها  عالی اسییت توسییط برش حبفی کاتالیز می  بزرگی از 

گاسکترونیک اسییید را با واکنش گلایکوسیییدی در ملی α-1,4های ها میوندلیاز(. مکتات4339گیبیوت، 

کنند یساکاریدها تولید مدر انتها کاهش یافته  ملی Δ4,5های اشباع نشده شیکنند و میوند می βحبف 

 (.6141کنند )دابی و همکارا ، ایجاد می  5، 1های اشباع شده و الیهوگاسکترونات

های های نشییا  داد که اکثر ژ لیازبیا  با مکتاتهای همنتایج حاصییل از بررسییی عملکرد ژ           

بیا  در های همهیایی بیا عملکرد ناشیییناخته هایییتند در صیییورتی که ژ    بییا  در برنج مروتئین هم

آرابیدومایی  دارای عملکرد شیناخته شیده و اکثرا عملکرد گلیکوسیل هیدروسزی )موجب هیدرولیز    

ها در تبریب مواد گیاهی مثلا سییلوسز برای تبریب شییوند. این آنزیمهای میچیده میگلیکوزید در قند

آنزیم در دیواره  ( )اینPME) 4شییوند(، عملکرد مکتین متیل اسییترازیسییلولز به گلوکز، اسییتفاده می

ها )این آنزیم Expansinکند(، عملکرد های گیاهی وجود دارد و مکتین داسییتری را کاتالیز میسییلول

های مهمی در رشید سیلول گیاه، رسییدگی میوه، ریزش، ظهور ریشه جانبی، خروج لوله گرده از    نقش

(، را 6111افتد )کاسهرو، یکلاله و فرآیندهای نموی دیهر که در آ  شیل شد  دیواره سلولی اتفاق م 

تر مبیا  ماتقیهای همدهد که ژ لیازی هاتند. این نتایج نشا  میهایی با عملکرد مکتاتدارند( و ژ 

لیاز کمک کرده موجب تجزیه دیواره سییلولی و در احتمالی شییناسییایی شییده به مایییر عملکرد مکتات

 تبریب دیواره سلولی نقش دارند. 

                                                 
      1 - Pectin methylesterase 
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 لیازهای پکتاتیرامون جایهاه بیان ژنبحث پ -4-3         

های (، تنش6117های مبتلا گیاهی )ابوت و بوراسییتو ، ، در ماسییخ به هورمو PLLهای ژ         

(،  بیا  6111زا )برنزمییر و همکارا ، ( و عفونیت عوامیل بیماری  4338محیطی )آلکوتیا و همکیارا ،   

 ها در طیالیاز گیاهی مشبر شد که این ژ های مکتاتشیوند. با استفاده از آنالیزهای متنوع ژ  می

های مبتلا گیاهی شامل ریشه، برگ، گل، گرده، فیلامنت، خامه، مادگی و ها و قامتوسیشی از اندام

؛ فوتامارا 6116؛ مارین رودریهز و همکارا ، 6114شیییونید )موآ و همکارا ،  میوه رسیییییده بییا  می  

(. آنیالیز اطلاعات ریزآرایه در  6117و ملازا و همکیارا ،   6112 ، میتیا و همکیارا ،  6116وهمکیارا ،  

ود لیاز آرابیدومای  وجهای مکتاتدسترس نشا  داد که الهوهای بیا  منحصر به فردی برای اکثر ژ 

با جداشد   PLLهای ( با آنالیز مروموتور در آرابیدومای ، ارتباه نزدیک ژ 6141دارد. سا  و نوکر )

های ریزی دومینفشالیت ماتقیم در برنامه PLLادند به این علت که چندین مروموتور سلول را نشا  د

اند که الهوهای لیازهایی شناسایی شدههای مبتلا مکتاتدارند. در میوه 4گرفته در مناطق ریزشجای

یاها  (. در گ6141و سا  و نوکر،  6117یابد )ملازا و همکارا ، بیانشا  در هنهام رسیدگی افزایش می

رمی لیازها نقش طبیشی در نلیاز نشییا  داد که مکتاتتراریبته توت فرنهی کاهش بیا  یک ژ  مکتات

(، اندازه 6149(. ژیانگ و همکارا  )6116بافت میوه در طول رسیدگی میوه دارند )جیمنز و همکارا ، 

 Brassica rapaلی های تولید مثهای مبتلا به خصوژ در بافتدر بافتPLL های الهوهای بیا  ژ 

های متنوعی )باییاری از آنها در  در بافت BrPLLهای را مورد بررسیی قرار داده و نشیا  دادند که ژ   

خاژ برای گرده و چندین ژ  دیهر با الهوهای بیا  منحصییربه فرد  PLLژ   44شییوند. گل( بیا  می

در گرده و مادگی بیا   به طورگاترده PLLژ   Brassica rapa 6زمانی و مکانی شیناسیایی شد. در   

 (. 4338و دمینهو و همکارا ،  4339شود )یودر و همکارا ، می

در گیاها  عالی تشیکیل گرده یک فرآیند نمو منحصر به فرد است که شامل تیییرات سلولی و          

                                                 
      1 - Abscission zones 
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ها بر اسییاس د(. این فرآین4375هارز، باشیید )ماسییکار  های مبتلا میبیوشیییمیایی در انواع سییلول 

ارز، ههای اسپروفیتی و هم گامتوفیتی اتفاق میافتد )ماسکار بیا  ژ  هم در بافت ریزی میچیدهبرنامه

شوند ممکن است نقش مهمی در هایی که در بایاک در طول نمو میکروسیپورها بیا  می  (. ژ 4331

 6بر اسییاس الهو بیانشییا  در ها را (، این ژ 4331هارز، )های نمو باییاک بازی کنند. ماسییکار مایییر

شوند و سطوح رونوشت آنها که به سیرعت بشد از میوز فشال می  4های اوایلبندی کرد. ژ کلاس طبقه

بشد از میتوز میکروسفر فشال  6های اواخریابد و در گرده بالغ غیر قابل تشیبیر هاتند. ژ  کاهش می

کند. بر اسییاس توالی سیید تجمع میدا میشییوند و رونوشییت آنها همچنا  تا گرده به سیین بلو  بر می

 های اوایلهای متفاوتی دارند. ژ نوکلئوتیدی و جایهاه رونوشیییت آنها این دو کلاس ژنی احتماس نقش

های اواخر در طول رشد یا بلو  لوله گرده مورد احتماس درگیر نمو گرده مانند سنتز دیواره هاتند. ژ 

هایی هاتند که مورد نیاز رشد لوله گرده گوجه فرنهی ژ  LAT56 ها مانند ژ لیازنیاز هاتند. مکتات

لیاز در گرده ممکن اسیییت در رابطه با نیاز به (. بیا  ژ  مکتات4331باشیییند )وینگ و همکارا ، می

ها جزء اصلی دیواره سلولی گرده هاتند )تیلور و تبریب مکتین در طول رشید لوله گرده باشد. مکتین 

ها در عملکرد گرده مشیییبر نیایییت حقیقت این اسیییت که  PLLنقش دقیق  (. اگرچه4337هپلر، 

شوند و بیا  بشضی از آنها در سطا بایار باس، احتماس در عملکرد ها در گرده بیا  میPLLباییاری از  

ها در جوانه زنی گرده PLLشود که های زیایت شیناسی گرده دخالت دارند. تصور می  بشضیی از جنبه 

، رشد و یا تبریب دیواره سلولی در بافت خامه سلولی  و اجازه ظهور لوله گرده موجب شل شد  دیواره

(. همچنین 4332و وو و همکارا ،  4335دهند )تانیهوچی و همکارا ، برای تاییهیل نفوذ گرده را می

ممکن اسیت به منظور تاهیل رشد لوله گرده از طریق جدا کرد    در کلاله و خامه PLLهای بیا  ژ 

(.  ملازا و 6117ها باشد )ملازا و همکارا ، ی مجاری انتقال و یا بازسیازی دیواره در این بافت هاسیلول 

ژ   62ها در شیییرایط مبتلا نشیییا  دادند که از AtPLL( بیا آنیالیز الهوهای بیا    6117همکیارا  ) 

                                                 
       1 - Early 

       2 - Late 
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یییا  ( در گرده ب25و  PLL2 ،5 ،8 ،9 ،10 ،11 ،13 ،16 ،19 ،20 ،21 ،22 ،24ژ  )41لیییاز، مکتییات

رده ها در گلیازشوند با این حال بیا  آنها منحصرا خاژ گرده نیات. بررسی ما نشا  داد که مکتاتمی

 برنج نیز بیا  باسیی دارند.

PLL8         ،9 ،10  های دیهر از جملهآرابیدومای  با شدت بیشتری در گرده در مقایاه با اندام 11و 

 11و  PLL8 ،9 ،10اند. ه یکاا  در درختچه ژنی قرار گرفتهژ  در یک گرو 1شیوند. این  گل بیا  می

و  LAT56های گوجه فرنهی و تنباکو دارند. ژ  LAT59آرابیدومایی  باسترین شباهت در توالی را با  

LAT59  شیییوند )بادلیر و کیه در چندین گونه گیاهی وجود دارند عمدتا در بایییاک و گرده بیا  می

( نشا  دادند که 6141(. همچنین سا  و نوکر )4337و مکورمیک،  و کولیکاسیکاس  4331همکارا ، 

  PLL18و  PLL26( در منطقه ریزش بیا  باسیی دارند. 26و  PLL19 ،20 ،21 ،24لییاز ) ژ  مکتیات  5

 (.6118اند )کای و سشبروک، به ترتیب در منطقه ریزش گل و مرچم بیا  باسیی داشته

درصد نداشته است. همچنین  71در هیچ بافتی بیا  باستر از  PLL2نتایج نشیا  داده است که          

 PLL2رفت که  ( بیا  داشتند که با وجود اینکه بر اساس آنالیز ریزآرایه انتظار می6141سا  و نوکر )

بیا  شییود، فشالیت مروموتوری آ  تنها در یک زیر مجموعه از   Housekeepingدر اصییل به عنوا  ژ 

بیا  با های همهای بیا  در ژ شیییاهده شییید. نتایج بدسیییت آمده از بررسیییی جایهاه آنالیز مناطق، م

های گرده، مرچم، ریشییه، گل و منطقه لیازهای آرابیدوماییی  در این مروژه نشییا  داد که بافتمکتات

درصد( دارند.  75ها بیا  باسیی )بیشتر از بیا  نیز در این مکا های همریزش مناطقی هایتند که ژ  

های مکتات لیاز در طول الیز رونویاییی در آرابیدوماییی  نشییا  داد که زیر مجموعه کوچکی از ژ  آن

شوند )اسواراپ و ریزش مرچم و یا در جداسازی سلول کرتیکول در طول ظهور ریشه جانبی تنظیم می

ژ   49 (. نتایج حاصییل از آنالیزهای بیوانفورماتیکی در این مروژه نیز نشییا  داد که  6118همکارا ، 

، PLL1 ،PLL12 ،PLL13 ،PLL16 ،PLL17 ،PLL19ریشیییه ) لیاز در آرابیدومایییی  در بافتمکتات

PLL20 ،PLL21 ،PLL22 ،PLL23 ،PLL24 ،PLL25  وPLL26 ،)7 ( ژ  در گردهPLL3 ،PLL6 ،

PLL8 ،PLL9 ،PLL10 ،PLL11  وPLL24 ،)5 ( ژ  در مرچمPLL7 ،PLL8 ،PLL9 ،PLL10  و
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PLL11 ،)5   ژ( درمنطقییه ریزشPLL19 ،PLL20 ،PLL21 ،PLL24  وPLL26 و )ژ  در کلالییه  1

(PLL20 ،PLL21 ،PLL24  وPLL25 دارای بیا  باستر از ،)باشند. درصد می 70 

 بحث پیرامون نتایج حاصل از آنالیز عناصر سیس  -4- 4         

شییود که فرآیندهای فیزیولوژیکی و هایی اداره میتوسییشه انواع مبتلا سییلول از مجموعه ژ          

لی و ها نمو گیاه، تمایز سلوکنند. بیا  انتبابی این مجموعه ژ بیوشییمیایی فشالیت آنها را کنترل می 

(. رونویایییی در بیا  ژ  4333کند )فرانکلین و کاند، های محیطی را هدایت میمیاسیییخ بیه محرک  

ی سلولی و مولکولی مورد مطالشه قرار گرفته ای ضروری است و به طور گاترده در زیات شناسمرحله

(. تنظیم خاژ ژ  رونوسیییی اهمیت زیادی برای تمام مراحل عملکردهای 6111اسیییت )وتند آلبین، 

( و برنج )یوو و 6119های ژنومی گیاه آرابیدومایییی  )ری و همکارا ، سیییلولی دارد. انتشیییار توالی

ه ابزارهای بیوانفورماتیکی موجب شده است که ( و توسیش 6117و اویانگ و همکارا ،  6116همکارا ، 

ی در دسترس برای شناسایی هاها باز شود. در این مروژه از مایهاهدرهایی برای مطالشات تنظیم بیا  ژ 

لیاز و های مکتاتجفت باز باسدسیییت مناطق تنظیمی ژ  4111عناصیییر سیییی  تنظیمی موجود در 

ای از شییوند اغلب مجموعههایی که با هم تنظیم میه ژ بیا  با آ  اسییتفاده شیید. مجموع های همژ 

(. الهو بیا  یک ژ  توسط 4339گبارند )مارگر و سیایر،  های تنظیمی مرتبط را به اشیتراک می موتیا

مبتلا و  هایشود بلکه توسط ترکیبی از عناصر تنظیمی مبتلا در زما یک عنصر سی  تنظیم نمی

هایی که الهو بیا  (. فرآ بر این است ژ 6119شود )کای، م میهای متفاوت تنظیدر سیلول یا بافت 

خود خواهند داشت )ویلو و  5مشیابه دارند عناصیر سیی  تنظیمی مشیترکی نیز در مناطق تنظیمی      

کنند. عناصر (. در نتیجه مجموعه مشیترکی از فاکتورهای رونویای آنها را کنترل می 6111همکارا ، 

هاتند که اغلب در مناطقی که  Co-regulatedهای لی برای ژ تنظیمی سیی  مشیترک فاکتور اصی   

(. با این حال از آنجا که 6111دهد حضور دارند )وانگ و همکارا ، تشاملات میچیده مروتئینی روی می

های ها در مشرآ کنترل کنندههای مبتلفی متصیییل شیییود در نتیجه ژ TFتواند به یک موتیا می

(. در این مروژه نتایج حاصیییل از آنالیز توالی 6116)ییانهی سیییاوا،   گیرنید تنظیمی متشیددی قرار می 
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های آرابیدومای  نشا  داده است که در بین عناصر سی  موجود در توالی مروموتوری مروموتوری ژ 

لیاز عناصیر ماسخ دهنده به نور سهم بیشتری دارند. نور برای رشد و نمو طبیشی گیاها   های مکتاتژ 

عنوا  منبع انرژی اسیییت همچنین به عنوا  محرکی که فرآیندهای متابولیکی و رشییید را نه تنها به 

های گیاهی متنوع و میچیده هاییتند و به کیفیت و کمیت نور کند ضییروری اسییت. ماسییخ تنظیم می

ها زنی در بایاری از گونهباشیند. نیاز اولیه برای نور به عنوا  سییهنالی برای جوانه  محیط وابایته می 

ها دارای مورفولوژی متفاوتی نابت به آنهایی هاتند زنی در تاریکی کامل نهالدارد. بشد از جوانه وجود

 شیییوند. بمح هایی که تحت تاثیر نور قرار دارند بیا  نمیکنند و در تاریکی ژ که در نور رشییید می

دهد و به ر رخ میهای ماسخ دهنده به نورنگ، تیییراتی در رونویای ژ های بیروشن سازی این نهال

و کندریک و کروننبرگ،  4382شیییود )الی ، سیییرعت تیییرات مورفولوژیکی ناشیییی از نور ایجاد می

هد. د(. نور توسط شدت، کیفیت و مدت زمانش به طور ماتقیم رشد گیاه را تحت تاثیر قرار می6149

و او  4335همکارا ، فتوسیینتز، تنف  و تشرق در گیاها  تحت تاثیر شییدت نور هاییتند )الکاییاندر و 

های مبتلا نور در و کیفیت (. محتویات اجزای دیواره سییلولی تحت شییدت6118گرادی و همکارا ، 

(. در آرابیدومای  4335و کاسال و همکارا ،  4331کند )میاموتو و همکارا ، گیاها  علفی تیییر می

ین دیواره ها و لیهنساکاریدبیوسنتز ملی ها درها و فشالیت بشضی از آنزیمتالیانا و ذرت بیا  برخی از ژ 

(. از 6113و وا  و والتو ،  4386شوند )واتو  و رای، سیلولی در مشرآ نور و با شیدت نور تنظیم می  

دارای  GA-motifو   Box 4 ،G-boxلیاز عناصیییر دهنده به نور در توالی مکتاتبین عناصیییر ماسیییخ

( LREs) 4دهنده به نوره عنوا  عناصییر سییی  ماسییخبیشییترین تکرار در توالی هاییتند. این عناصییر ب

های که تحت تاثیر تابش نور قرار دارند یافت می شوند و اند. آنها در مناطق تنظیمی ژ شیناخته شده 

و  4383شییود ضییروری هاییتند )سم و چووآ،  میهای رونویاییی که توسییط نور کنترل  برای فشالیت

ها توانایی منطقه تنظیمی ماسخ دهنده به نور این توالی(. حبف و جهش 4331گیلمارتین و همکارا ، 

                                                 
      1 - Light responsive cis-elements (LREs) 
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های لیاز و اکثر ژ های مکتاتاندازد. توالی این عناصییر در همه ژ بنفش را به خطر میو اشییشه ماوراء

 لیاز در آرابیدومای  و برنج با فراوانی باس وجود دارند. بیا  با مکتاتهم

ها نشییا  باسیی را در ماسییخ به اکاییین، زخمی شیید  و عفونت ماتوژ  لیاز بیا  های مکتاتژ         

(. اکایییین در غلظت کم مانع و در 6116و ووگل و همکارا ،  6114دهنید )میلیونی و همکارا ،  می

(. غلظت 4379شود )فرنکل و دیک، های گلابی و آووکادو میغلظت باس باعث تقویت رسیدگی در میوه

شیود که به نوبه خود شیروع رسیدگی است )مرات و   تولید زودرس اتیلن میباسی اکایین موجب القا  

(  را افزایش و موجب کاهش بیا  PLL1, 12, 13, 23لیاز )ژ  مکتات 1(. اکاین بیا  4323گاسیک،  

های ( که در ابتدا در ریشییهPLL16, 19, 21-23, 26ژ  مکتات لیاز ) 2شییود. می 16و  PLL9های ژ 

فشالیتی قوی در ریشه اولیه نشا  دادند. القا ریشه جانبی توسط اکاین موجب  جانبی حضیور داشتند 

و اسییوراپ و  6112شییود )سسییکوسییکی و همکارا ، می PLL26و  PLL16 های افزایش رونویایی ژ  

 در نوک ریشیه فشال هاتند و   PLL25و  PLL17 ،PLL22و  PLL13مروموتور  1(. 6118همکارا ، 

PLL25 های ( با آنالیز بیا  ژ 6117دی در نوک ریشیییه دارد. ملازا و همکارا  )بییا  منحصیییر به فر

در ماسیخ با اکاین بیا    26و  PLL1 ،12 ،13،23ژ   1لیاز در آرابیدومایی  نشیا  دادند که    مکتات

لیاز در بیا  مکتات شوند. از این رو اینها احتماس در طویل شد  سلول و یا تمایز سلولی نقش دارند.می

ها را تنظیم در میوه PLLدهد اتیلن فشالیت یابد که نشیییا  میموز بیا کیاربرد اتیلن افزایش می   میوه

( در مناطق ABRE)4(. عناصییر ماسییخ دهنده به آباییزیک اسییید 4338کند )دومینهو و همکارا ، می

اند )باسییک و شییوند شییناسییایی شییدهتنظیم یا بیا  می ABAهای متشددی که توسییط ژ  5تنظیمی  

 G-boxمثالی از عناصیر توسیشه یافته اسییت که شامل توالی هاته    ABRE(. همچنین 4338، ماگ 

([C/A)ACG(T/C)G(T/C/G]) (. مطیالشیات حبف و جهش با   4338بیاشییید )بیاک  و میاگ ،    می

سزم  ABREهای حاوی برای عملکرد ژ G-box نشیییا  داد که اگرچه  ABREمروموتورهیای حاوی  

                                                 
      1 - ABA responsive element (ABRE) 
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-G(. در عوآ 4338کافی نیات )باک  و ماگ ،  ABAشبیر میام برای ت G-boxاست اما حضور 

box   برای ماسیخ بهABA   رسد با عناصیر سیی  دیهر در ارتباه است. بنابراین به نظر میG-box  در

ای های تنظیمی خاژ برتر نقش دارد و در ارتباه با مروتئینبکارگیری یک فاکتور رونویایییی عمومی

در فرآیندهای مبتلا  ABA(. 6116برد دارد )کانگ و همکارا ، کار IIمراز ملی RNAفشیال شییید   

گیاهی مانند نمو دانه، جوانه زنی و رشیید گیاهچه تاثیر آنتاگونیاییتی دارد )فینکلاییتین و گیباییو ،  

در آرابیدومایییی  با محدود کرد   ABA( دریافتند که 4337(. گیارسیییییاروبیو و همکارا  )  6116

 گبارد.زنی ببور بالغ و رشد نهال جوا  تاثیر میانهدسترسی به مواد غبایی بر روی جو

های گیاهی به اتیلن با تیییرات در بیا  ژ  در ارتباه هاییتند و عناصییر ماسییخ دهنده به ماسیخ         

 6اند که به فاکتور ماسییبهو به اتیلنها شییناسییایی شییده این ژ  5( در مناطق تنظیمی  ERE) 4اتیلن

(ERF متصیل می ) ، (. هر 4331شوند )ایتژاکی و همکاراERE  جفت باز با توالی  8شامل یک موتیا

A(A/T)TTCAAA  اند شناسایی شده هایی که با اتیلن تحریک شدهژ  5و در منطقه تنظیمی   اسیت

کند. (. اتیلن هورمو  اسییت که رشیید و توسییشه گیاه را تنظیم می  4331اسییت )ایتژاکی و همکارا ، 

های زنده )زخمی شیید  )زو و  ن نقش مهمی در ماسییخ گیاه به تشداد زیادی از تنش رسییانی اتیلمیام

(( و غیر زنده )خشیییکایییالی )ماناوس و 6112(، عفونت ماتوژ  )بروکارت و همکارا ، 4331همکارا ، 

(( و شرایط فیزیولوژیکی )رسیدگی 6112(، عدم تشادل اسیمزی )روسیادو و همکارا ،   6112همکارا ، 

کند. با توجه به نقش (( بازی می6116(، میری )الکایاندر و گریرسو ،  4388نگ و دور ،میوه )والتری

 PLL21و  PLL1 ،PLL2 ،PLL17در مروموتور  EREلیاز در مراحل انتهایی رشد عنصر های مکتاتژ 

( است و در مناطق SA) 9عنصر سی  درگیر در ماسخ به سالیایلیک اسید TCAفرآوانی باسیی دارد. 

non-translated   شوند ها القا میای که توسییط بایییاری از تنشای و دولپهلپههای تکباییاری از ژ

                                                 
       1 - Ethylene-responsive elements (EREs) 

       2 - Ethylene-responsive factor (ERF) 

       3 - Salicylic acid (SA) 
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رسا  در گیاها  که به عنوا  یک مولکول میام  SA(. تجمع 4339حضیور دارد )گلدسبرا و همکارا ،  

شود یمها و ترکیبات دیهر های مرتبط با فاتوژ کند موجب القا سنتز مروتئینسییاتماتیک عمل می 

به گیاها  برای غلبه بر شیییرایط تنش با ایجاد یا افزایش فرآیندهای  SA(. 4331)مترو و همکیارا ،  

با ایجاد فشالیت آنتی اکاییییدانی گیاها  را از  SAکند. همچنین شییییمیایی و فیزیولوژیکی کمک می

فراوانی این ( 6111و خداری،  6114کند )بروسییانی و همکارا ، های اکایییداتیو محافظت میآسیییب

 بیشتر است. 24و  18، 16، 13، 12، 8، 2های لیازعنصر در مکتات

لیاز وجود دارد. این عنصییر در بایییاری از  ژ  مکتات 48در منطقه مروموتوری  MeJAعنصییر         

ها ای یافت شیده است. جاسمونات لیهای و تکهای ماسیخ دهنده به فاتوژ  یا زخم درگیاها  دولپه ژ 

لیاز تاثیرات فیزیولوژیکی های مکتات( در مروموتور ژ MeJAنیک اسیید و یا متیل استر آ ،  )جاسیمو 

شی سازی رویهای ذخیرهزنی ببر، القا یا افزایش مروتئینفراوانی بر روی افزایش میری برگ، مهار جوانه

 4متیل جاسمونات.  (4337؛ واسترناک و مارتیر، 4337؛ کریلمن و مولت، 4339دارد )سمدنر و مارتیر، 

(MeJA  مولکول میام رسیا  مهمی در گیاها  اسییت. توالی عناصییر ماسیبهو جیبرلین )6 (GARE در )

فراوانی باسیی دارد که نقش اسیییاسیییی در  PLL13و  PLL1 ،PLL2 ،PLL10 ،PLL12های لیازمکتات

 GAبا  کنید زیرا تیییر در این توالی موجیب کاهش زیاد بیا  ژ  هدایت شیییده  بیازی می  GAعمیل  

های ( فیتوهورمو  مهمی است که در مروموتور ژ GAجیبرلین ) (.4336شود )گوبلر و جاکوبان، می

(، گاییترش 4337لیاز موجب کنترل بایییاری از مناطق رشیید گیاه مانند جوانه زنی ببر )بولی، مکتات

و همکارا ، (، گلدهی و نمو ببر )درک  6114ها )ریچاردز و همکارا ، ها و طویل شییید  سیییاقهبرگ

 شود. ( می4331

لیاز در های مکتاتنتایج حاصیییل از بررسیییی عناصیییر سیییی  موجود در توالی مروموتوری ژ          

از نظر درصد شباهت  های موجود در  هر کلاسیتر های درختچه فیلوژنتیکی نشیا  داد که ژ  کلاسیتر 

                                                 
       1 - Methyl jasmonate (MeJA) 

       2 - Gibberellin responsive element (GARE) 
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ا در هبندی ژ ی ، خوشییهعناصییر سییی  مشییابه یکدیهر هاییتند بنابراین آنالیز عناصییر تنظیمی سیی

 کند. فیلوژنتیکی را تایید میدرختچه 

لیاز آرابیدومای  اختلافاتی را های مکتاتبررسی عناصر سی  موجود در مناطق مروموتوری ژ         

با گیاه برنج نشییا  داد که این تفاوت احتماس به علت از دسییت داد  عناصییر سییی  مشییترک از ژ    

موافق اسیییت.  Degenerative Complementationباشییید. این اختلاف با مدل لیاز اجدادی میمکتات

فرآیندی که بشد از تکثیر ژ ، هر ژ  دختری تنها ببشییی از عناصییر تنظیمی را در مقایاییه با منشییاء 

(. همچنین دلییل دیهر این اختلاف احتمیاس بدلیل اندازه   6111دارد )لینچ و فرس، اجیدادی نهیه می  

تر های بیشمورد بررسی در این مروژه باشد امکا  دارد در نواحی باسدست با جفت باز توالی مروموتوری

وا  نتیجه تلیاز در گیاه آرابیدومای  و برنج بیشتر شود. میهای مکتاتدرصد تشابه عناصر سی  ژ 

هایی که با یکدیهر درصید یکایانی نزدیکی از عناصیر سی  در مناطق تنظیمی خود دارند    گرفت ژ 

 ای تنظیم شوند.کن است توسط فاکتورهای محیطی و سلولی مشابهمم

 پیشنهادات -4-5         

ا  و زمبیا  به طور همهای همافزاری که بتواند به طور خودکار به شناسایی ژ نوشتن برنامه نرم        

بافت و زما  برداری، عناصییر سییی ، بیا  ژ  در  گیری از منابع منتشییره، فاکتورهای ناییبه  با بهره

 مشبر و محل استقرار ژ  در ژنوم بپردازد.

لیازها در شیییرایط ها با مکتاتبیانی ژ برای بررسیییی هم RNA-Seqیا  Real-time PCRانجام         

 بیا  واقشی آنها. های همها و ژ PLLفیزیولوژیک مبتلا.بررسی آثار ناشی از جهش تک تک 

های ناشناخته و یا دارای عملکردهای دیهری هاتند دارای عملکردبیانی که های همبررسی ژ         

بیا  مایتقیم احتمالی فراوانی کمتری داشتند تا با دستکاری آنها مشاهده شود  های همکه در بین ژ 

 ها و محتوی آنها را تیییر می دهند یا خیر.که آیا ساختار ملکولی مکتین

های متابولیکی و یافتن نقش بیا  آنها در زنجیرهی همهیا هیا و ژ  PLLتشیین محیل فشیالییت            

 مشترک آنها در آ  مایر.
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 دارد.ادامه 

لیاز آرابیدومای . هر شماره بیانهر یک محل است که های مکتاتمحل برای ژ  19: نمودار میزا  بیا  در 4شیکل میوست  

 در زیر آورده شده است.

1-root protoplast, 2-root epidermis and lateral root cap protoplast, 3-root cortex protoplast, 4-root endodermis 

and quiescent center protoplast, 5-root stele protoplast, 6-root phloem protoplast, 7-root protophloem and 

metaphloem protoplast, 8-root phloem companion cell protoplast, 9-root xylem protoplast, 10-root phloem pole 

pericycle protoplast, 11-root xylem pole pericycle protoplast, 12-root cortex, endodermis and quiescent center 

protoplast, 13-root epidermal atrichoblast protoplast, 14-root hair cell protoplast, 15-root cell, 16-root cortex 

cell, 17-root epid. atrichoblast and phloem companion cell, 18-root endodermis and quiescent center cell, 19-

root stele cell, 20-root vascular tissue cell, 21-root phloem companion cell, 22-root culture, 23-flower, 24-

stamen, 25-pollen, 26-abscission zone, 27-pistil, 28-carpel, 29-stigma, 30-ovary, 31-ovule, 32-petal, 33-sepal, 

34-pedicel, 35-silique, 36-seed, 37-embryo, 38-phloem, 39-roots, 40- primary root, 41-root tip, 42-root apical 

meristem, 43-lateral root. 
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 .4ادامه شکل میوست 
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 .4ادامه شکل میوست 

 

 

 

 



 

442 

 

 
 .4ادامه شکل میوست 
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 .4ادامه شکل میوست 
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 .4ادامه شکل میوست 
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خطوه نشا  دهنده  ATTED-II.بدست آمده از سایت  At3g09540-PLL1بیا  ژ  های هم: شبکه ژ 6شکل میوست 

ای شیکل نشا  دهنده   های دایرهو گره TFهایهشیت وجهی شیکل نشیا  دهنده ژ    های بیا  هایتند. گره های همژ 

 انواع دیهر ژ  هاتند.
 

 

 
 و ژ  های هم بیا  با آ  At3g09540-PLL1: نقشه کروموزومی ژ  9شکل میوست 
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است که در هر شماره بیانهر یک محل . At3g09540-PLL1محل برای ژ   19: نمودار میزا  بیا  در 1شیکل میوست  

 زیر آورده شده است.
1- root protoplast, 2- root epidermis and lateral root cap protoplast, 3- root cortex protoplast, 4- root 

endodermis and quiescent center protoplast, 5- root stele protoplast, 6- root phloem protoplast, 7- root 

protophloem and metaphloem protoplast, 8- root phloem companion cell protoplast, 9- root xylem 

protoplast, 10- root phloem pole pericycle protoplast, 11- root xylem pole pericycle protoplast, 12- root 

cortex, endodermis and quiescent center protoplast, 13- root epidermal atrichoblast protoplast, 14- root hair 

cell protoplast, 15- root cell, 16- root cortex cell, 17- root epid. atrichoblast and phloem companion cell, 

18- root endodermis and quiescent center cell, 19- root stele cell, 20- root vascular tissue cell, 21- root 

phloem companion cell, 22- root culture, 23- flower, 24- stamen, 25- pollen, 26- abscission zone, 27- pistil, 

28-carpel, 29- stigma, 30- ovary, 31- ovule, 32- petal, 33- sepal, 34- pedicel, 35- silique, 36- seed, 37- 

embryo, 38- phloem, 39- roots, 40- primary root, 41- root tip, 42- root apical meristem, 43-lateral root. 
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 بیا  با آ .های همو ژ  At3g09540- PLL1 : محل بیا  ژ 6جدول میوست 

شماره 

 دسترسی

لیاز در آن هایی که ژن پکتاتبافت

 دارنددرصد  01بیان بالاتر از 

شماره دسترسی 

 بیانهای همژن

بیان در آن های همژن هایی کهبافت

 دارنددرصد  05بیان بالاتر از 

At3g09540 4-17-19-20-21 

At2g38010 4-10-11-14 

At5g43880 4-10-12-28 

At3g52370 9 
At3g19340 3-6-7-21 

At1g24625 6-7-8-10-14-16-17-19-21 

At5g62070 4 

بیا  های همهای بیا  مشترک بین ژ است. جایهاههر محل بیا  با عدد مربوه به خود نامهباری شده 

 تر مشبر شده است. لیاز مررنگو ژ  مکتات
3- root cortex protoplast, 4- root endodermis and quiescent center protoplast, 6- root phloem 

protoplast, 7- root protophloem and metaphloem protoplast, 8-root phloem companion cell 

protoplast, 9- root xylem protoplast, 10- root phloem pole pericycle protoplast, 11- root 

xylem pole pericycle protoplast, 12- root cortex, endodermis and quiescent center protoplast, 

14- root hair cell protoplast, 16-root cortex cell, 17- root epid. atrichoblast and phloem 

companion cell, 19- root stele cell, 20- root vascular tissue cell, 21- root phloem companion 

cell, 28- carpel 

 

 
 بیا  با آ .های همو ژ  At3g09540-PLL1:  درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ  5شکل میوست 

 

 در آرابیدومای  تالیانا.  At3g09540 بیا  با ژ های همجفت باز باسدست ژ  4111: عناصر سی  موجود در توالی 9جدول میوست 

 تعداد عناصر دیهر تعداد
عناصر مورد نیاز برای تنظیم 

 هورمونی
 تعداد

عناصر پاسخ دهنده به 

 نور
MR 

شماره 

 دسترسی

3 

Skn-1-motif, TC-

rich repeats, 
circadian 

1 GARE-motif, 4 G-Box, G-box, 2.8 At2g38010 

4 
GCN4-motif, Skn-

1-motif, 
2 ARE, GARE-motif 11 

ATCC-motif, Box4, 

BoxIII, MRE, chs-
CMA1a 

3 At5g43880 

3 

MBS, TC-rich 

repeats, WUN- 
motif 

2 
CGTCA-motif, TGACG-

motif 
7 

AE-box, Box4, GA-

motif, Sp1, chs-CMA1a 
4.2 At3g52370 

0  1 TGACG-motif 1 AAAC-motif 7.3 At3g19340 

3 MBS, MBSII, 4 
ARE, GARE-motif, HSE, 

TGACG-motif 
4 Box4, Boxl, MNF1 9.4 At1g24625 

2 
Skn-1_motif, TC-

rich repeats 
3 

ARE, TGA-box, ERE 

 
6 

Box I, G-box, GA-

motif, GT1-motif, Sp1, 
9.9 At5g62070 

MR تواند یک شبکه را با کاهش تشداد گره ساده کند. هرچه : انتباب سیطا مشینی از درجه همباتهی که میMR تری بیا  ماتقیمکمتر باشد ژ ، هم

 است.
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بیا  هاتند. های همخطوه نشا  دهنده ژ  ATTED-II.بدست آمده از سایت   At3g55140-PLL2بیا  ژ  های هم: شبکه ژ 2شیکل میوسیت   

 ای شکل نشا  دهنده  انواع دیهر ژ  هاتند.های دایرهو گره TFهایهای هشت وجهی شکل نشا  دهنده ژ گره

 

 

 

 

 
 و ژ  های هم بیا  با آ   At3g55140-PLL2: نقشه کروموزومی ژ  7شکل میوست 
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 .. هر شماره بیانهر یک محل است که در زیر آورده شده استAt3g55140-PLL2محل برای ژ   19:  نمودار میزا  بیا  در 8شکل میوست 

1- root protoplast, 2- root epidermis and lateral root cap protoplast, 3- root cortex protoplast, 4- root endodermis and quiescent center 

protoplast, 5- root stele protoplast, 6- root phloem protoplast, 7- root protophloem and metaphloem protoplast, 8- root phloem 
companion cell protoplast, 9- root xylem protoplast, 10- root phloem pole pericycle protoplast, 11- root xylem pole pericycle 

protoplast, 12- root cortex, endodermis and quiescent center protoplast, 13- root epidermal atrichoblast protoplast, 14- root hair cell 

protoplast, 15- root cell, 16- root cortex cell, 17- root epid. atrichoblast and phloem companion cell, 18- root endodermis and quiescent 
center cell, 19- root stele cell, 20- root vascular tissue cell, 21- root phloem companion cell, 22- root culture, 23- flower, 24- stamen, 

25- pollen, 26- abscission zone, 27- pistil, 28-carpel, 29- stigma, 30- ovary, 31- ovule, 32- petal, 33- sepal, 34- pedicel, 35- silique, 

36- seed, 37- embryo, 38- phloem, 39- roots, 40- primary root, 41- root tip, 42- root apical meristem, 43-lateral root. 
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  بیا  با آ .همهای و ژ  At3g55140-PLL2 : محل بیا  ژ 1جدول میوست 

 شماره دسترسی
لیاز در هایی که ژن پکتاتبافت

 دارنددرصد  01آن بیان بالاتر از 

شماره دسترسی 

 بیانهای همژن

بیان در های همهایی که ژنبافت

 دارنددرصد  05آن بیان بالاتر از 

At3g55140 - 
At6g62930 - 

At2g44680 - 

At3g54860 25 

 اند.درصد نداشته  75و  71بیا  با آ  به ترتیب در هیچ محلی بیا  باستر از لیاز و ژ  هم: ژ   مکتات-

-بیا  و ژ  مکتاتهای همهای بیا  مشترک بین ژ هر محل بیا  با عدد مربوه به خود بیا  شده است. جایهاه

 تر مشبر شده است. لیاز مررنگ
25-pollen 

 

 

 

 
  بیا  با آ .های همو ژ  At3g55140-PLL2 فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ : درختچه 3 شکل میوست

 
 

 .در آرابیدومای  تالیانا  At3g55140 بیا  با ژ های همباسدست ژ  جفت باز 4111: عناصر سی  موجود در توالی 5جدول میوست 

 تعداد عناصر دیهر تعداد
عناصر مورد نیاز برای تنظیم 

 هورمونی
 تعداد

عناصر پاسخ دهنده 

 به نور
MR شماره دسترسی 

1 TC-rich repeats 6 ARE, TCA-element, 

TGACG- motif 
7 

GAG-motif, GT1-
motif, G-box, ACE, 

Box 4, Box I, GA-

motif 

8.7 At3g54860 

3 LTR,MBS,circadian 2 HSE,GARE-motif 4 Box 4,Box I 20.2 At5g62930 

6 
LTR,MBS,MBSI, O2-

site, Skn1-
motif,circadian 

4 ABRE, ARE, HSE, TCA-

element 
2 G-box 28.1 At2g44680 

MRتواند یک شبکه را با کاهش تشداد گره ساده کند. هرچه : انتباب سطا مشینی از درجه همباتهی که میMR تری بیا  ماتقیمکمتر باشد ژ ، هم

 است.
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بیا  های همخطوه نشییا  دهنده ژ  ATTED-II.بدسییت آمده از سییایت   At5g09280-PLL3بیا  ژ  های هم: شییبکه ژ 41شییکل میوسییت 

 ای شکل نشا  دهنده  انواع دیهر ژ  هاتند.های دایرهو گره TFهایهای هشت وجهی شکل نشا  دهنده ژ هاتند. گره

 

 

 

 
 بیا  با آ .و ژ  های هم   At5g09280-PLL3: نقشه کروموزومی ژ  44شکل میوست 
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 هر شماره بیانهر یک محل است که در زیر آورده شده است. .At5g09280-PLL3محل برای ژ   19: نمودار میزا  بیا  در 46شکل میوست 

1- root protoplast, 2- root epidermis and lateral root cap protoplast, 3- root cortex protoplast, 4- root endodermis and quiescent center 
protoplast, 5- root stele protoplast, 6- root phloem protoplast, 7- root protophloem and metaphloem protoplast, 8- root phloem 

companion cell protoplast, 9- root xylem protoplast, 10- root phloem pole pericycle protoplast, 11- root xylem pole pericycle 

protoplast, 12- root cortex, endodermis and quiescent center protoplast, 13- root epidermal atrichoblast protoplast, 14- root hair cell 
protoplast, 15- root cell, 16- root cortex cell, 17- root epid. atrichoblast and phloem companion cell, 18- root endodermis and quiescent 

center cell, 19- root stele cell, 20- root vascular tissue cell, 21- root phloem companion cell, 22- root culture, 23- flower, 24- stamen, 

25- pollen, 26- abscission zone, 27- pistil, 28-carpel, 29- stigma, 30- ovary, 31- ovule, 32- petal, 33- sepal, 34- pedicel, 35- silique, 
36- seed, 37- embryo, 38- phloem, 39- roots, 40- primary root, 41- root tip, 42- root apical meristem, 43-lateral root. 

 

 

 

 

 



 

467 

 

 .با آ  بیا های همو ژ At5g09280-PLL3  : محل بیا  ژ 2جدول میوست 

 شماره دسترسی
لیاز در هایی که ژن پکتاتبافت

 دارنددرصد  01آن بیان بالاتر از 

شماره دسترسی 

 بیانهای همژن

بیان در های همهایی که ژنبافت

 دارنددرصد  05آن بیان بالاتر از 

At5g09280 25-38 

At1g09720 25-38 

At5g15560 1-25-29-30 

At2g07020 25-38 

At3g02125 25 

At1g18510 25-38 

At5g01680 25-38 

At2g31910 25-38 

At1g29770 25-38 

At5g22900 25-38 

At4g21323 8-9-10-11-25 
At1g01450 1-8-25-38 

ر تلیاز مررنگبیا  و ژ  مکتاتهای همهای بیا  مشترک بین ژ هر محل بیا  با عدد مربوه به خود بیا  شده است. جایهاه

 مشبر شده است. 
1-root protoplast, 8-root phloem companion cell protoplast, 9-root xylem protoplast, 10-root phloem pole pericycle 

protoplast, 11-root xylem pole pericycle protoplast 29-stigma, 30-ovary, 38-phloem. 

 

 

 
 بیا  با آ .های همژ  وAt5g09280-PLL3 ژ  : درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری 49شکل میوست 
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 .در آرابیدومای  تالیانا AT5g09280 بیا  با ژ های همجفت باز باسدست ژ  4111: عناصر سی  موجود در توالی 7جدول میوست 

 تعداد عناصر دیهر تعداد
برای عناصر مورد نیاز 

 تنظیم هورمونی
 MR عناصر پاسخ دهنده به نور تعداد

شماره 

 دسترسی

2 
TC-rich repeats, Skn-1-

motif 
6 

ABRE,ARE, GARE-
motif, TCA-element, 

TCACG-motif, 

9 
ACE, AE-box,Box III, 

G-box, GA-motif, 

GAG-motif,TCT-motif, 

1 At1g09720 

4 LTR, O2-site 4 ABRE 11 
ATCT-motif, Box4, G-

box , TCT-motif 
1.4 At5g15560 

7 

LTR, MBS, Ry-

element, Skn-1-motif, 
circadian 

3 
ARE, CGTCA-motif, 

HSE 
7 

ATCT-motif, Box4, 

GA-motif, GAG-motif, 
Sp1, chs-CMA1a 

2 At2g07020 

5 
MBS, Skn-1-motif, TC-

rich repeats 
3 CGTCA-motif, HSE 3 ACE, Sp1 3.3 At3g02125 

4 MBS, Skn-1-motif 5 
ARE, CGTCA-motif, 

ERE, GARE-motif, HSE 
2 Box I, Box II 4.1 At1g18510 

2 GCN4-motif, Skn-1-motif 2 
TCA-element, TCACG-

motif 
6 

AE-box , ATC-motif, 
Box 4, 

4.2 At5g01680 

3 Skn-1-motif, WUN-motif 5 
ABRE, ARE, ERE, 

TCA-element 
5 

Box I, G-Box, G-box, I 

box, 
4.2 At1g29770 

2 
Skn-1-motif, 
circadian 

2 GARE-motif 7 

ATC-motif, GT1-motif, 

MNF1, Sp1, Box 4, 

TCT-motif 

4.9 At2g31910 

4 
Skn-1-motif, O2-site, 

circadian 
4 

ABRE, CGTCA-motif, 

ERE, GARE-motif 
6 

Box 4, G-Box, G-

box,GAG-motif, Box I 
6.5 At5g22900 

8 
GCN4-motif, MBS, Skn-
1-motif, circadian, TC-

rich repeats 

3 
ABRE,ARE, CGTCA-

motif 
4 

ACE, Box4, G-box, G-

Box, 
8.4 At4g21323 

0  2 
TCA-element, CGTCA-

motif 
8 

Box 4, CATT-motif, 

GAG-motif, G-box, 
9.4 At1g01450 

MR :تواند یک شبکه را با کاهش تشداد گره ساده کند. هرچه انتباب سطا مشینی از درجه همباتهی که میMR بیا  کمتر باشد ژ ، هم

 تری است.ماتقیم
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بیا  های همخطوه نشییا  دهنده ژ  ATTED-II.بدسییت آمده از سییایت  PLL6-AT1g11920شییبکه ژنهای هم بیا  ژ  : 41 شییکل میوسییت

 ای شکل نشا  دهنده  انواع دیهر ژ  هاتند.های دایرهو گره TFهایهای هشت وجهی شکل نشا  دهنده ژ گره هاتند.

 

 

 
 و ژ  های هم بیا  با آ  AT1g11920-PLL6 : نقشه کروموزومی ژ 45شکل میوست 
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 بیانهر یک محل است که در زیر آورده شده است.هر شماره  .At1g11920-PLL6  محل برای ژ  19: نمودار میزا  بیا  در 42شکل میوست 

1-root protoplast, 2-root epidermis and lateral root cap protoplast, 3-root cortex protoplast, 4-root endodermis and quiescent center 

protoplast, 5-root stele protoplast, 6-root phloem protoplast, 7-root protophloem and metaphloem protoplast, 8-root phloem 
companion cell protoplast, 9-root xylem protoplast, 10-root phloem pole pericycle protoplast, 11-root xylem pole pericycle protoplast, 

12-root cortex, endodermis and quiescent center protoplast, 13-root epidermal atrichoblast protoplast, 14-root hair cell protoplast, 15-

root cell, 16-root cortex cell, 17-root epid. atrichoblast and phloem companion cell, 18-root endodermis and quiescent center cell, 19-
root stele cell, 20-root vascular tissue cell, 21-root phloem companion cell, 22-root culture, 23-flower, 24-stamen, 25-pollen, 26-

abscission zone, 27-pistil, 28-carpel, 29-stigma, 30-ovary, 31-ovule, 32-petal, 33-sepal, 34-pedicel, 35-silique, 36-seed, 37-embryo, 

38-phloem, 39-roots, 40- primary root, 41-root tip, 42-root apical meristem, 43-lateral root. 
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 .بیا  با آ های همژ  وAt1g11920-PLL6  محل بیا  ژ : 8جدول میوست 

 دسترسی شماره
لیاز در ژن پکتات هایی کهبافت

 دارنددرصد  01آن بیان بالاتر از 

شماره دسترسی 

 بیانهای همژن

بیان در آن بیان های همهایی که ژنبافت

 دارنددرصد  05بالاتر از 

At1g11920 25-38 

At3g46340 - 

At3g01730 14 

At5g36270 16-17-18-20-21 

 اند.درصد نداشته  75و  71بیا  با آ  به ترتیب در هیچ محلی بیا  باستر از لیاز و ژ  هم: ژ   مکتات -

 .root hair cell protoplast, 16-root cortex cell, 17-root epid-14هر محل بیا  با عدد مربوه به خود بیا  شده است. 

atrichoblast and phloem companion cell, 18-root endodermis and quiescent center cell, 20-root vascular tissue cell, 

21-root phloem companion cell, 25-pollen38-phloem,  

 

 

 
 بیا  با آ . های همو ژ  At1g11920-PLL6 : درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ 47شکل میوست 

 

 

 

 در آرابیدومای  تالیانا. At1g11920-PLL6 بیا  با ژ های همجفت باز باسدست ژ  4111: عناصر سی  موجود در توالی 3جدول میوست 

دیهرعناصر  تعداد  تعداد 
عناصر مورد نیاز برای 

 تنظیم هورمونی
 MR عناصر پاسخ دهنده به نور تعداد

شماره 

 دسترسی

2 LTR, TC-rich 

repeats 
2 GARE-motif, TCA-

element 
8 Box 4, G-Box,G-box, GATA-

motif,l box, Sp1 
6.5 At3g46340 

2 
Skn-1-motif, TC-rich 

repeats 
1 ARE 2 BOX4, G-Box 11.1 At3g01730 

2 TC-rich repeats, 
Skn-1-motif 

7 ABRE, ARE, ERE, 
HSE, TCA-element 

9 Box 4, G-box, Sp1, H-box,G-
Box, Box l 

13.4 At5g36270 

MRتواند یک شبکه را با کاهش تشداد گره ساده کند. هرچه : انتباب سطا مشینی از درجه همباتهی که میMR تری بیا  ماتقیمکمتر باشد ژ ، هم

 است.

 

 

 

http://atted.jp/data/locus/823779.shtml
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بیا  هاتند. های همژ  خطوه نشا  دهنده. ATTED-II بدست آمده از سایت At130350-PLL7بیا  ژ  های هم: شبکه ژ 48شیکل میوست  

 ای شکل نشا  دهنده  انواع دیهر ژ  هاتند.های دایرهو گره TFهایهای هشت وجهی شکل نشا  دهنده ژ گره

 

 
 

 
 و ژ  های هم بیا  با آ  At130350-PLL7: نقشه کروموزومی ژ  43شکل میوست 
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 هر شماره بیانهر یک محل است که در زیر آورده شده است.. At1g30350-PLL7محل برای  19: نمودار میزا  بیا  در 61شکل میوست 

1-root protoplast, 2-root epidermis and lateral root cap protoplast, 3-root cortex protoplast, 4-root endodermis and quiescent center 

protoplast, 5-root stele protoplast, 6-root phloem protoplast, 7-root protophloem and metaphloem protoplast, 8-root phloem 
companion cell protoplast, 9-root xylem protoplast, 10-root phloem pole pericycle protoplast, 11-root xylem pole pericycle protoplast, 

12-root cortex, endodermis and quiescent center protoplast, 13-root epidermal atrichoblast protoplast, 14-root hair cell protoplast, 15-

root cell, 16-root cortex cell, 17-root epid. atrichoblast and phloem companion cell, 18-root endodermis and quiescent center cell, 19-
root stele cell, 20-root vascular tissue cell, 21-root phloem companion cell, 22-root culture, 23-flower, 24-stamen, 25-pollen, 26-

abscission zone, 27-pistil, 28-carpel, 29-stigma, 30-ovary, 31-ovule, 32-petal, 33-sepal, 34-pedicel, 35-silique, 36-seed, 37-embryo, 

38-phloem, 39-roots, 40- primary root, 41-root tip, 42-root apical meristem, 43-lateral root. 
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 .بیا  با آ های همو ژ  At1g30350-PLL7 محل بیا  ژ : 41جدول میوست 

 شماره دسترسی
لیاز در هایی که ژن پکتاتبافت

 دارنددرصد  01آن بیان بالاتر از 

شماره دسترسی 

 بیانهای همژن

بیان در های همکه ژنهایی بافت

 دارنددرصد  05آن بیان بالاتر از 

At1g30350 24 

At5g61605 24 

At1g23240 24 

At1g23590 24 

At1g23250 24-25 

At1g23600 24 

At1g28430 24 

At1g23690 24 

At3g55100 15-23-25-33-38 
At3g10890 24-26-28-30-31 

At2g17950 38 

ر تلیاز مررنگبیا  و ژ  مکتاتهای همهای بیا  مشترک بین ژ محل بیا  با عدد مربوه به خود بیا  شده است. جایهاههر 

 مشبر شده است. 
15-root cell, 23-flower, 24-stamen, 25-pollen, 26-abscission zone, 28-carpel, 30-ovary, 31-ovule, 33-sepal, 38-
phloem, 39-roots. 

 

 

 

 
 . بیا  با آ های همو ژ  At1g30350-PLL7 : درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ 64شکل میوست 
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 در آرابیدومای  تالیانا At1g30350-PLL7 بیا  با ژ های همجفت باز باسدست ژ  4111: عناصر سی  موجود در توالی 44جدول میوست 

 تعداد عناصر دیهر تعداد
نیاز برای  عناصر مورد

 تنظیم هورمونی
 تعداد

عناصر پاسخ دهنده 

 به نور
MR شماره دسترسی 

5 MBS, Skn-1-motif, Ry-element 4 

ARE,HSE, TCA-

motif, TGACG-

motif 

3 
Box l, GAG-motif, 

GT1-motif 
2 At5g61605 

2 MBS, TC-rich repeats 4 ARE, TGACG-mptif 4 
AE-box, I box, G-

box 
2 At1g23240 

4 MBS, O2-site, TC rich repeats 3 
TCA-motif, 

TCACG-motif, 

CGTCA-motif 

4 
GATA-motif, I-

box, G-box 
2.8 At1g23590 

3 MBS, circadian 4 
CGTCA-motif, 

ERE, TCA-element, 

TGACG-motif 

4 
AE-box, ATCT-

motif, Box l, 
3 At1g23250 

2 MBS, TC rich repeats 4 
ABRE, ARE, 
CGTCA-motif 

2 G-box, Box 4 3 At1g28430 

2 Circadian 3 
CGTCA-motif, 

GARE, motif, 
3 

ATCT-motif, 

GATA-motif, GT1-
motif 

3.2 At1g23600 

3 Circadian,MBS,MRE 4 
ARE, GARE-motif, 

TGACG-motif 
3 G-box, Box l, 4.4 At1g23690 

3 Skn-1-motif, WUN-motif 4 
ABRE, CGTCA-

motif, TGA- motif 
5 

ACE, AE-box, Box 

4, CATT-motif 
9.5 At3g55100 

2 TC-rich repeats, Skn-1-motif 5 
ABRE, TCA-motif,  

TGACG-motif 
5 G-box, Box l, 10.2 At3g10890 

4 
MBS, TC-rich repeats, 

Skn-1-motif 
1 TCA-element 1 GAG-motif 10.2 At2g17950 

MR تواند یک شبکه را با کاهش تشداد گره ساده کند. هرچه سطا مشینی از درجه همباتهی که می: انتبابMR تری بیا  ماتقیمکمتر باشد ژ ، هم

 است.
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بیا  هاتند. های همخطوه نشا  دهنده ژ  ATTED-II. بدست آمده از سایت At1g14420-PLL8بیا  ژ  های هم: شبکه ژ 66شکل میوست 

 ای شکل نشا  دهنده  انواع دیهر ژ  هاتند.های دایرهو گره TFهایهای هشت وجهی شکل نشا  دهنده ژ گره

 

 

 
 بیا  با آ های همو ژ  At1g14420- PLL8: نقشه کروموزومی ژ  69شکل میوست 
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بیانهر یک محل است که در زیر آورده شده . هر شماره At1g14420-PLL8 محل برای ژ   19:  نمودار میزا  بیا  در 61شکل میوست 

 است.
1-root protoplast, 2-root epidermis and lateral root cap protoplast, 3-root cortex protoplast, 4-root endodermis and quiescent center 

protoplast, 5-root stele protoplast, 6-root phloem protoplast, 7-root protophloem and metaphloem protoplast, 8-root phloem 

companion cell protoplast, 9-root xylem protoplast, 10-root phloem pole pericycle protoplast, 11-root xylem pole pericycle protoplast, 

12-root cortex, endodermis and quiescent center protoplast, 13-root epidermal atrichoblast protoplast, 14-root hair cell protoplast, 15-

root cell, 16-root cortex cell, 17-root epid. atrichoblast and phloem companion cell, 18-root endodermis and quiescent center cell, 19-

root stele cell, 20-root vascular tissue cell, 21-root phloem companion cell, 22-root culture, 23-flower, 24-stamen, 25-pollen, 26-

abscission zone, 27-pistil, 28-carpel, 29-stigma, 30-ovary, 31-ovule, 32-petal, 33-sepal, 34-pedicel, 35-silique, 36-seed, 37-embryo, 
38-phloem, 39-roots, 40- primary root, 41-root tip, 42-root apical meristem, 43-lateral root. 

 ادامه دارد.
 

 

 



 

498 

 

 

 
 

 
 .61شکل میوست ادامه 
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 بیا  با آ .هم هایو ژ  At1g14420-PLL8 : محل بیا  ژ 46جدول میوست 

 شماره دسترسی
لیاز در هایی که ژن پکتاتبافت

 دارنددرصد  01آن بیان بالاتر از 

شماره دسترسی 

 بیانهای همژن

بیان در های همهایی که ژنبافت

 دارنددرصد  05آن بیان بالاتر از 

At1g14420 24-25 

At3g05610 24-25 
At4g24640 24-25 
At2g02720 24-25 
At5g15110 24-25 
At2g31500 24-25 
At3g20580 24-25 
At1g23350 25 

At3g02970 24-25 

At2g05850 25 

At5g23270 25 

At4g27580 25 

At1g54070 24-25 

At1g01310 24-25 

At3g03800 25 

At3g20190 24-25 

At3g20210 24-25 

At5g50830 24-25 

At3g17060 25 
At1g01310 24-25 

 ترلیاز مررنگژ  مکتاتبیا  و های همهای بیا  مشترک بین ژ هر محل بیا  با عدد مربوه به خود بیا  شده است. جایهاه

 مشبر شده است. 
24-stamen, 25-pollen 

 

 

 
 . بیا  با آ های همو ژ  At1g14420-PLL8: درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ  65شکل میوست 
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 در آرابیدومای  تالیانا At1g14420-PLL8 بیا  با ژ  های همباسدست ژ  جفت باز   4111: عناصر سی  موجود در توالی 49جدول میوست 

 تعداد عناصر دیهر تعداد
عناصر مورد نیاز برای 

 تنظیم هورمونی
 تعداد

عناصر پاسخ دهنده به 

 نور
MR 

شماره 

 دسترسی

3 MBS, Skn1-motif 2 
CGTCA-motif, GARE-

motif 
4 Box4, BoxI 1.4 At3g05610 

1 Skn1-motif 2 ARE,TCA-element 6 

ATCT-motif, Box4, G-

box,TCT-motif, rbcs-
CAM7a 

1.4 At4g24640 

3 MBS, circadian 4 
ARE, CGTCA-motif, 

GARE-motif, HSE 
3 Box4, BoxI, MRE 1.7 At2g02720 

2 
LTR, TC-rich 

repeats 
2 ARE, TATC-box 4 AE-box, MRE, TCT-motif 2.2 At5g15110 

3 
GCN4-motif, 
LTR, TC-rich 

repeats 

2 
GARE-motif, TGACG-

motif 
1 Box4 2.5 At2g31500 

8 
LTR, RY-element, 

Skn-1 motif, 

circadian 

5 
ARE, CGTCA-motif, 

GARE-motif, HSE 
3 

BoxI, GA-motif, GT1-motif, 

TCCC-motif 
2.6 At3g20580 

3 MBS, circadian 1 TGACG-moif 5 
CAG-motif, GAG-

motif, TCT-motif, GT1-

motif, chs-CMA2a 

2.8 At3g20220 

4 
MBS, TC-rich 

repeats, circadian 
3 

GARE-motif, TATC-

box 
10 

Box 4, Box I, G-Box, 
G-box, GAG-motif, GATA-

motif, GT1-motif, I-box 

3 At1g01980 

2 
O2-site, Skn-1-

motif 
3 ABRE,ARE 3 GT1-motif, G-box,I-box,Sp1 3.2 At3g02970 

4 
GCN4-motif, Skn-

1-motif, circadian 
0  8 

Box4,GAG-motif, chs-

CMA1a 
4 

At5g50830 

 

4 
MBS, TC-rich 

repeats, circadian 
2 

CGTCA-motif, 

TGACG-motif 
7 

Box4, BoxIII, Sp1, ATCT-

motif 
4.5 At3g17060 

2 
Circadian, Skn-1-

motif 
3 

TCA-element, TGACG-
motif 

1 Box4 4.7 At3g20530 

2 LTR, circadian 1 TCA-element 2 Box4 6.3 At5g23270 

3 
O2-site, Skn-1-

motif, 
3 

GARE-motif, TCA-
element 

3 AE-box, BoxI,  as-2-box 7.2 At4g27580 

3 Circadian, MBS 4 

CGTCA-motif, ERE, 

TCA-element, TGACG-
motuf 

5 
AE-box, BoxI, ATCT-motif, 

ATC-motif, MNF1 
7.9 At1g23350 

3 
TC-rich repeats, 

Skn-1-motif 
0  2 ATCT-motif, Box I 8.4 At2g05850 

MRتواند یک شیییبکه را با کاهش تشداد گره سیییاده کند. هرچه : انتباب سیییطا مشینی از درجه همبایییتهی که میMR بیا  کمتر باشییید ژ ، هم

 تری است.ماتقیم

 

 

 

 

 
 

 

http://atted.jp/cgi-bin/coex_list.cgi?gene=819727
http://atted.jp/cgi-bin/coex_list.cgi?gene=831363
http://atted.jp/cgi-bin/coex_list.cgi?gene=821605
http://atted.jp/cgi-bin/coex_list.cgi?gene=821566
http://atted.jp/cgi-bin/coex_list.cgi?gene=839296
http://atted.jp/cgi-bin/coex_list.cgi?gene=821168
http://atted.jp/cgi-bin/coex_list.cgi?gene=835155
http://atted.jp/cgi-bin/coex_list.cgi?gene=820963
http://atted.jp/cgi-bin/coex_list.cgi?gene=821599
http://atted.jp/cgi-bin/coex_list.cgi?gene=832391
http://atted.jp/cgi-bin/coex_list.cgi?gene=828867
http://atted.jp/cgi-bin/coex_list.cgi?gene=838944
http://atted.jp/cgi-bin/coex_list.cgi?gene=815137
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بیا  هاتند. های همخطوه نشا  دهنده ژ  .ATTED-IIبدست آمده از سایت  At2g02720-PLL9بیا  ژ  های همشبکه ژ : 62شکل میوست 

 ای شکل نشا  دهنده  انواع دیهر ژ  هاتند.های دایرهو گره TFهایهای هشت وجهی شکل نشا  دهنده ژ گره

 

 

 
 بیا  با آ های همژ و At2g02720-PLL9 : نقشه کروموزومی ژ  67شکل میوست 
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. هر شماره بیانهر یک محل است که در زیر آورده شده At2g02720-PLL9ژ  محل برای  19نمودار میزا  بیا  در : 68 شکل میوست

 است.

1-root protoplast, 2-root epidermis and lateral root cap protoplast, 3-root cortex protoplast, 4-root endodermis and quiescent center 
protoplast, 5-root stele protoplast, 6-root phloem protoplast, 7-root protophloem and metaphloem protoplast, 8-root phloem 

companion cell protoplast, 9-root xylem protoplast, 10-root phloem pole pericycle protoplast, 11-root xylem pole pericycle protoplast, 

12-root cortex, endodermis and quiescent center protoplast, 13-root epidermal atrichoblast protoplast, 14-root hair cell protoplast, 15-
root cell, 16-root cortex cell, 17-root epid. atrichoblast and phloem companion cell, 18-root endodermis and quiescent center cell, 19-

root stele cell, 20-root vascular tissue cell, 21-root phloem companion cell, 22-root culture, 23-flower, 24-stamen, 25-pollen, 26-

abscission zone, 27-pistil, 28-carpel, 29-stigma, 30-ovary, 31-ovule, 32-petal, 33-sepal, 34-pedicel, 35-silique, 36-seed, 37-embryo, 
38-phloem, 39-roots, 40- primary root, 41-root tip, 42-root apical meristem, 43-lateral root. 
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 .بیا  با آ همهای و ژ  At2g02720-PLL9: محل بیا  ژ  41جدول میوست 

 شماره دسترسی
لیاز در آن بیان هایی که ژن پکتاتبافت

 دارنددرصد  01بالاتر از 

شماره دسترسی 

 بیانهای همژن

بیان در های همهایی که ژنبافت

 دارنددرصد  05آن بیان بالاتر از 

At2g02720 24-25 

At1g14420 24-25 

At5g48140 24-25 

At3g06260 25 

At1g11770 24-25 

At1g25240 23-24 

At4g27580 1-26 
At2g33420 24-25 

At3g16040 24-25 

At1g19500 24-25 

At5g15140 25 

At1g49490 1-25 

At1g70790 2-24-25-26 

ر تر مشبلیاز مررنگبیا  و ژ  مکتاتهای همهای بیا  مشترک بین ژ هر محل بیا  با عدد مربوه به خود بیا  شده است. جایهاه

 شده است. 
1-root protoplast, 2-root epidermis and lateral root cap protoplast 24-stamen, 25-pollen, 26-abscission zone 

 

 

 

 
 بیا  با آ . های همو ژ At2g02720-PLL9 : درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ  63شکل میوست 
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در آرابیدوپسیس  At2g02720-PLL9بیان با ژن های همبالادست ژن جفت باز  1111: عناصر سیس موجود در توالی 15جدول پیوست 

 تالیانا

 تعداد عناصر دیهر تعداد
عناصر مورد نیاز برای 

 تنظیم هورمونی
 تعداد

عناصر پاسخ دهنده به 

 نور
MR 

شماره 

 دسترسی

4 
MBS, Skn-1-motif, 

circadian 
2 

CGTCA-motif, TCA-

element, 
12 

ACE,AE-box, 

ATCC-motif, Box 4, 
CG-motif, G-

box,GAG-motif, l 

box, sp1, rbcS-

CMA7a 

1.7 At1g14420 

4 
MBS, circadian, GCN4-

motif, 
3 TCA-element, HSE 11 

ACE, AE-box,G-

Box,G-box, Box 4, l 
box 

2 At5g48140 

3 
LTR, GCN4-motif, TC-

rich repeats, 
2 

GARE-motif, TGACG-

motif 
1 Box4 2.5 At2g31500 

5 
LTR,MBS,Skn-1-motif, 

circadian 
1 ARE 5 

ATCT-motif, Box4, 

GA motif, MRE, 
3 At1g11770 

3 MBS,MBS1, circadian 3 
ABRE, ARE, TCA-

element, 
9 

ACE, AT1-motif, 
Box 4, G-Box, G 

box, MNF1, MRE, 

TCT-element 

7.2 At1g25240 

2 O2-site, Skn-1-motif, 3 
TCA-element, GARE-

motif 
4 

5UTR Py-rich 

stretch, AE-box, Box 
l, as-2-box 

9.2 At4g27580 

2 
TC-rich repeats, 

circadian 
1 TGACG-motif, 4 

5UTR Py-rich 

stretch, CATT- motif, 
TCT motif, 

12.2 At2g33420 

0  1 ABRE, 8 

ACE,AE-box,G-

Box,G-box, GAG-

motif, as-2-box 

13.1 At3g16040 

1 MBS 1 ARE 6 

5UTR Py-rich 

stretch, ATCT-motif, 
Box4, G box, 

13.4 At1g19500 

4 
O2-site, Skn-1-motif, 

TC-rich repeats 
1 CGTCA-motif, ERE, 4 

Box 4, Box l, as-2-

box 
15.6 At5g15140 

3 
GCN4-motif, Skn-1-

motif, TC-rich repeats, 
2 

CGTCA-motif, TGA-

element 
4 Box 4, Box l, 17.4 At1g49490 

2 MBS,circadian 2 ERE, GARE-motif, 6 
Box 4, Box l, G-Box, 

G box, MRE, 
33.7 At1g70790 

MRتواند یک شبکه را با کاهش تعداد گره ساده کند. هرچه : انتخاب سطح معینی از درجه همبستهی که میMR  ،کمتر باشد ژن

 تری است.بیان مستقیمهم
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بیا  های همنشییا  دهنده ژ  . خطوهATTED-IIبدسییت آمده از سییایت   At3g01270-PLL10بیا  ژ  های هم: شییبکه ژ 91شییکل میوسییت 

 ای شکل نشا  دهنده  انواع دیهر ژ  هاتند.های دایرهو گره TFهایهای هشت وجهی شکل نشا  دهنده ژ هاتند. گره

 
 

 
 بیا  با آ های همو ژ At3g01270-PLL10 : نقشه کروموزومی ژ  94شکل میوست 
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هر شماره بیانهر یک محل است که در زیر آورده شده . At3g01270-PLL10ژ  محل برای  19: نمودار میزا  بیا  در 96شکل میوست 

 است.
1-root protoplast, 2-root epidermis and lateral root cap protoplast, 3-root cortex protoplast, 4-root endodermis and quiescent center 

protoplast, 5-root stele protoplast, 6-root phloem protoplast, 7-root protophloem and metaphloem protoplast, 8-root phloem 

companion cell protoplast, 9-root xylem protoplast, 10-root phloem pole pericycle protoplast, 11-root xylem pole pericycle protoplast, 
12-root cortex, endodermis and quiescent center protoplast, 13-root epidermal atrichoblast protoplast, 14-root hair cell protoplast, 15-

root cell, 16-root cortex cell, 17-root epid. atrichoblast and phloem companion cell, 18-root endodermis and quiescent center cell, 19-

root stele cell, 20-root vascular tissue cell, 21-root phloem companion cell, 22-root culture, 23-flower, 24-stamen, 25-pollen, 26-

abscission zone, 27-pistil, 28-carpel, 29-stigma, 30-ovary, 31-ovule, 32-petal, 33-sepal, 34-pedicel, 35-silique, 36-seed, 37-embryo, 

38-phloem, 39-roots, 40- primary root, 41-root tip, 42-root apical meristem, 43-lateral root. 
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 بیا  با آ .های همو ژ At3g01270-PLL10  : درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ 99شکل میوست 

 

 

 

 

 

 

 .بیا  با آ ی همهاو ژ At3g01270-PLL10  محل بیا  ژ  : 42جدول میوست 

 شماره دسترسی
لیاز در هایی که ژن پکتاتبافت

 دارنددرصد  01آن بیان بالاتر از 

شماره دسترسی 

 بیانهای همژن

بیان در های همهایی که ژنبافت

 دارنددرصد  05آن بیان بالاتر از 

At3g01270 24-25 

At3g07820 24-25 

At4g35010 24-25 

At3g01240 24-25 

At1g02790 24-25 

At3g62170 24-25 

At5g14380 24-25 

At3g28750 24-25 

At2g47050 24-25 

At3g57690 24-25 

At5g45880 24-25 

At3g13400 24-25 

At3g20865 24-25 

At15g1958 24-25 

At1g10770 24-25 

تر لیاز مررنگبیا  و ژ  مکتاتهای همهای بیا  مشترک بین ژ جایهاههر محل بیا  با عدد مربوه به خود بیا  شده است. 

 مشبر شده است. 
24-stamen, 25-pollen 
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 در آرابیدومای  تالیانا. At3g01270- PPL10 بیا  با ژ  های همباسدست ژ  جفت باز 4111: عناصر سی  موجود در توالی 47جدول میوست 

 تعداد عناصر دیهر تعداد
عناصر مورد نیاز برای 

 تنظیم هورمونی
 تعداد

عناصر پاسخ دهنده 

 به نور
MR 

شماره 

 دسترسی

1 Ry-element 4 
HSE, , TCA-element, TGA-

element, TGACG,motif 
9 

Box4, Box l, CATT-
motif, G-box, ACE, 

1 A3g07820 

2 
GCN4-motif, Skn-1-

motif 
5 ARE, HSE, TGA-element 2 Box l, GAG-motif, 2 At4g35010 

4 
Skn-1-motif, TC-rich 

repeats, circadian 
1 CGTCA-motif 3 

G-Box,  G-Box,CATT-

motif 
2 At3g01240 

2 O2-site 4 
TGACG-motif, ABRE, 

CGTCA-motif 
6 

AE-box, ATCT-motif, 
G-Box, G-box, GAG-

motif, I-box 

2.5 At1g02790 

4 
MBS, Skn-1-motif, 

circadian 
6 

ABRE, ARE, CGTCA-
motif, TGA-element 

2 
TCCC-motif, TCT-

motif 
2.8 At3g62170 

5 

GCN4-motif, Skn-1-

motif, circadian, TC-
rich repeats 

6 
ABRE,ARE, HSE, TCA-

element 
6 

G-Box, chs-unit 1 m1, 

TCT-motif, GA-motif 
3 At5g14380 

0  1 HSE 2 Sp1, TCT-motif 3.2 At3g28750 

1 TC-rich repeats 1 HSE 8 
TCT-motif, Box4, Box 

l, LAMP-element 
3.5 At2g47050 

4 
TC-rich repeats, Skn-

1-motif 
3 

TGACG-motif, CGTCA-

motif, GARE-motif 
4 

ATCT-motif, Box 

4,Sp1 
4.5 At3g57690 

6 MBS, Skn-1-motif 0  3 ACE, Box4, G-box 4.7 At5g45880 

1 Skn-1-motif 1 TCA-element 5 
Box 4, LAMP-

element, GA-motif 
5.5 At3g13400 

3 
Circadian, TC-rich 

repeats, Skn-1-motif 
2 ARE,HSE 5 

AE-box, ATCT-motif, 

Box l, Sp1, as-2-box 
5.7 At3g20865 

3 
Skn-1-motif, TC-rich 

repeats 
3 ARE, CGTCA-motif 11 

ACE, Box4, Box l, G-
Box, G-box, GAG-

motif, l-box, TCT-

motif, GT1-motif 

6.2 At5g19580 

1 TC-rich repeats 1 ERE, 3 
rbcS-CMA7a, Box 4, 

Box l 
8.7 At1g10770 

MRتواند یک شبکه را با کاهش تشداد گره ساده کند. هرچه مشینی از درجه همباتهی که می : انتباب سطاMR بیا  ماتقیمکمتر باشد ژ ، هم-

 تری است.

 



 

413 

 

 

بیا  های همنشا  دهنده ژ  خطوه ATTED-II.بدست آمده از سایت At5g15110-PLL11 بیا  ژ  های هم: شبکه ژ 91شکل میوست 

 ای شکل نشا  دهنده  انواع دیهر ژ  هاتند.های دایرهو گره TFهایوجهی شکل نشا  دهنده ژ های هشت هاتند. گره
 

 
 بیا  با آ های همو ژ At5g15110-PLL11 : نقشه کروموزومی ژ  95شکل میوست 

 



 

451 

 

 
که در زیر آورده شده  . هر شماره بیانهر یک محل استAt5g15110-PLL11محل برای ژ   19نمودار میزا  بیا  در  :92 شکل میوست

 است.
1-root protoplast, 2-root epidermis and lateral root cap protoplast, 3-root cortex protoplast, 4-root endodermis and quiescent center 

protoplast, 5-root stele protoplast, 6-root phloem protoplast, 7-root protophloem and metaphloem protoplast, 8-root phloem 

companion cell protoplast, 9-root xylem protoplast, 10-root phloem pole pericycle protoplast, 11-root xylem pole pericycle protoplast, 

12-root cortex, endodermis and quiescent center protoplast, 13-root epidermal atrichoblast protoplast, 14-root hair cell protoplast, 15-
root cell, 16-root cortex cell, 17-root epid. atrichoblast and phloem companion cell, 18-root endodermis and quiescent center cell, 19-

root stele cell, 20-root vascular tissue cell, 21-root phloem companion cell, 22-root culture, 23-flower, 24-stamen, 25-pollen, 26-

abscission zone, 27-pistil, 28-carpel, 29-stigma, 30-ovary, 31-ovule, 32-petal, 33-sepal, 34-pedicel, 35-silique, 36-seed, 37-embryo, 
38-phloem, 39-roots, 40- primary root, 41-root tip, 42-root apical meristem, 43-lateral root. 
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 بیا  با آ .های همو ژ  At5g15110-PLL11: محل بیا  ژ  48جدول میوست 

 شماره دسترسی
 لیاز درهایی که ژن پکتاتبافت

 دارنددرصد  01آن بیان بالاتر از 

شماره دسترسی 

 بیانهای همژن

بیان در های همهایی که ژنبافت

 دارنددرصد  05آن بیان بالاتر از 

At5g15110 24-25 

At1g14420 24-25-32-33 

At3g20220 24-25-32-33 

At3g52600 24-25 

At2g16730 24-25 

At5g62750 24-25 

At2g36020 24-25 

ر تلیاز مررنگبیا  و ژ  مکتاتهای همهای بیا  مشترک بین ژ هر محل بیا  با عدد مربوه به خود بیا  شده است. جایهاه

 مشبر شده است. 
24-stamen, 25-pollen, 32-petal, 33-sepal. 

 

 

 
  بیا  با آ .های همو ژ At5g15110-PLL11 : درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ  97شکل میوست 
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 در آرابیدومای  تالیاناAT5g15110  بیا  با ژ های همباسدست ژ  bp 4111: عناصر سی  موجود در توالی 43جدول میوست 

 تعداد عناصر دیهر تعداد
عناصر مورد نیاز برای تنظیم 

 هورمونی
 شماره دسترسی MR عناصر پاسخ دهنده به نور تعداد

4 
MBS, Skn-1-motif, 

circadian 
2 

TCA element, CGTCA-

motif 
12 

ACE,AE-box   ,ATCC-

motif, Box4, CG-motif, G-

box, GAG-motif, L-box, 

Sp1, rbcS-CMA7a 

2.2 At1g14420 

3 Circadian, MBS 1 TGACG-motif 5 
CAG-motif, GT1-motif, 

TCT-motif, chs-CMA2a 
2.8 At3g20220 

3 
TC-rich repeats, 

circadian 
0  11 

AE-box, ATCT-motif, 

Box I, GAG-motif, I-box, 

rbcS-CMA7a 
2.8 At3g52600 

4 
MBS, Skn-1-motif, 

RY-element 
8 

ABRE,ARE, CGTCA-

motif, HSE, TCA-

element, 
6 

G-box,Box4, GT1-motif, 

GA-motif, chs-CMA1a 
4.9 At2g16730 

1 TC-rich repeats 2 ARE, TGACG-motif 5 
ACE, AE-box, Box 4, G-

Box, TCCC-motif 
8.9 At5g62750 

3 MBS, TC-rich repeats 3 
ERE, TGACG-motif, 

TCA-element 
6 

ACE, Box4, Box I,TCT-

motif 
16.4 At2g36020 

MR  تواند یک شیبکه را با کاهش تشداد گره ساده کند. هرچه  : انتباب سیطا مشینی از درجه همبایتهی که میMR تری بیا  ماتقیمکمتر باشد ژ ، هم

 است.
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بیا  های همنشا  دهنده ژ  . خطوهATTED-IIاز سایت بدست آمده   At5g04310-PLL12بیا  ژ  های هم: شبکه ژ 98شکل میوست 

 ای شکل نشا  دهنده  انواع دیهر ژ  هاتند.های دایرهو گره TFهایهای هشت وجهی شکل نشا  دهنده ژ هاتند. گره

 

 

 

 
 بیا  با آ .های همو ژ   At5g04310-PLL12: نقشه کروموزومی ژ  93شکل میوست 

 



 

451 

 

 
. هر شماره بیانهر یک محل است که در زیر آورده At5g04310-PLL12محل برای ژ   19: نمودار میزا  بیا  در 11شکل میوست 

 شده است.
1-root protoplast, 2-root epidermis and lateral root cap protoplast, 3-root cortex protoplast, 4-root endodermis and quiescent center 
protoplast, 5-root stele protoplast, 6-root phloem protoplast, 7-root protophloem and metaphloem protoplast, 8-root phloem 

companion cell protoplast, 9-root xylem protoplast, 10-root phloem pole pericycle protoplast, 11-root xylem pole pericycle protoplast, 

12-root cortex, endodermis and quiescent center protoplast, 13-root epidermal atrichoblast protoplast, 14-root hair cell protoplast, 15-
root cell, 16-root cortex cell, 17-root epid. atrichoblast and phloem companion cell, 18-root endodermis and quiescent center cell, 19-

root stele cell, 20-root vascular tissue cell, 21-root phloem companion cell, 22-root culture, 23-flower, 24-stamen, 25-pollen, 26-

abscission zone, 27-pistil, 28-carpel, 29-stigma, 30-ovary, 31-ovule, 32-petal, 33-sepal, 34-pedicel, 35-silique, 36-seed, 37-embryo, 

38-phloem, 39-roots, 40- primary root, 41-root tip, 42-root apical meristem, 43-lateral root. 
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 .بیا  با آ های همو ژ   At5g04310-PLL12: محل بیا  ژ  61جدول میوست 

 شماره دسترسی
 لیاز درهایی که ژن پکتاتبافت

 دارنددرصد  01آن بیان بالاتر از 

شماره دسترسی 

 بیانهای همژن

بیان در های همهایی که ژنبافت

 دارنددرصد  05آن بیان بالاتر از 

At5g04310 6-7 

At4g27970 4-6-8-10-12-13-14-19-20-23 
At4g16400 6-7-8-17-21-38 

At4g21410 4-16-18 

ر تلیاز مررنگبیا  و ژ  مکتاتهای همهای بیا  مشترک بین ژ مربوه به خود بیا  شده است. جایهاههر محل بیا  با عدد 

 مشبر شده است. 
4-root endodermis and quiescent center protoplast, 6-root phloem protoplast, 7-root protophloem and 

metaphloem protoplast, 8-root phloem companion cell protoplast, 10-root phloem pole pericycle protoplast, 12-root 
cortex, endodermis and quiescent center protoplast, 13-root epidermal atrichoblast protoplast, 14-root hair cell 

protoplast, 16-root cortex cell, 17-root epid. atrichoblast and phloem companion cell, 18-root endodermis and 

quiescent center cell, 19-root stele cell, 20-root vascular tissue cell, 21-root phloem companion cell, 23-flower, 38-
phloem, 

 
 

 
 

 
 بیا  با آ . همهای و ژ At5g04310-PLL12 ژ   : درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری14شکل میوست 

 

در  AT5G04310-PPL12بیا  با ژ  های همجفت باز باسدسیییت ژ  4111: عنیاصیییر سیییی  موجود در توالی  64جیدول میوسیییت  

 آرابیدومای  تالیانا.  

 تعداد عناصر دیهر تعداد
عناصر مورد نیاز برای تنظیم 

 هورمونی
 تعداد

عناصر پاسخ دهنده به 

 نور
MR 

شماره 

 دسترسی

3 
MBS, TC-rich 

repeats, 
4 

TGACG-motif, ABRE, 

ARE 
5 

ACE, BoxI, GT1-
motif, TCT-motif, 

chs-CMA2a 

3.5 At4g27970 

2 
GCN4-motif, 

MBS, 
2 TCA-element, ARE 7 

AAAC-motif, G-
Box,G-box, I box, 

Sp1, chs-CMA2a 

7.5 At4g16400 

2 
O2-site, TC-rich 

repeats 
3 TGA-element,ARE 6 

ATC-motif, Box4, 
CATT-motif, GT1-

motif, rbcs-CMA7a 

9.3 At4g21410 

MRتواند یک شبکه را با کاهش تشداد گره ساده کند. هرچه : انتباب سطا مشینی از درجه همباتهی که میMR کمتر باشد ژ ، هم-

 تری است.بیا  ماتقیم
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بیا  های همنشا  دهنده ژ  خطوه ATTED-II.بدست آمده از سایت   At3g54920-PLL13ژ  بیا های هم: شبکه ژ 16شکل میوست 

 ای شکل نشا  دهنده  انواع دیهر ژ  هاتند.های دایرهو گره TFهایهای هشت وجهی شکل نشا  دهنده ژ هاتند. گره
 

 

 
 .بیا  با آ های همژ  و At3g54920-PLL13: نقشه کروموزومی ژ  19شکل میوست 
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. هر شماره بیانهر یک محل است که در زیر آورده شده At3g54920-PLL13محل برای ژ   19: نمودار میزا  بیا  در 11شکل میوست 

 است.
1-root protoplast, 2-root epidermis and lateral root cap protoplast, 3-root cortex protoplast, 4-root endodermis and quiescent center 

protoplast, 5-root stele protoplast, 6-root phloem protoplast, 7-root protophloem and metaphloem protoplast, 8-root phloem 

companion cell protoplast, 9-root xylem protoplast, 10-root phloem pole pericycle protoplast, 11-root xylem pole pericycle protoplast, 
12-root cortex, endodermis and quiescent center protoplast, 13-root epidermal atrichoblast protoplast, 14-root hair cell protoplast, 15-

root cell, 16-root cortex cell, 17-root epid. atrichoblast and phloem companion cell, 18-root endodermis and quiescent center cell, 19-

root stele cell, 20-root vascular tissue cell, 21-root phloem companion cell, 22-root culture, 23-flower, 24-stamen, 25-pollen, 26-
abscission zone, 27-pistil, 28-carpel, 29-stigma, 30-ovary, 31-ovule, 32-petal, 33-sepal, 34-pedicel, 35-silique, 36-seed, 37-embryo, 

38-phloem, 39-roots, 40- primary root, 41-root tip, 42-root apical meristem, 43-lateral root. 
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 . بیا  با آ های همو ژ  At3g54920-PLL13: محل بیا  ژ  66جدول میوست 

 شماره دسترسی
لیاز در هایی که ژن پکتاتبافت

 دارنددرصد  01آن بیان بالاتر از 

شماره دسترسی 

 بیانهای همژن

بیان در های همهایی که ژنبافت

 دارنددرصد  05آن بیان بالاتر از 

At3g54920 3-27-28-31 

At4g28190 25-31-37 

At2g42580 - 
At1g27460 12-27-31 

  At4g26610 2-28-41 

 اند.درصد نداشته  75و  71بیا  با آ  به ترتیب در هیچ محلی بیا  باستر از لیاز و ژ  هم: ژ   مکتات-

ر تلیاز مررنگبیا  و ژ  مکتاتهای همهای بیا  مشترک بین ژ هر محل بیا  با عدد مربوه به خود بیا  شده است. جایهاه

 مشبر شده است. 
2-root epidermis and lateral root cap protoplast, 3-root cortex protoplast, 12-root cortex, endodermis and quiescent 

center protoplast, 25-pollen, 27-pistil, 28-carpel, 31-ovule, 37-embryo, 41-root tip, 

 

 

 
  بیا  با آ .های همو ژ At3g54920-PLL13 : درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ  15شکل میوست 

 

 در آرابیدومای  تالیانا  AT3g54920بیا  با ژ  های همباسدست ژ  جفت باز 4111: عناصر سی  موجود در توالی 69 جدول میوست

 تعداد عناصر دیهر تعدااد
عناصر مورد نیاز برای 

 تنظیم هورمونی
 تعداد

عناصر پاسخ دهنده 

 به نور
MR 

شماره 

 دسترسی

3 
Skn-1-motif, TC-

rich repeats 
4 

ARE, CGTCA-motif, 

TGACG-motif 
1 GAG-motif, MRE 1.7 At4g28190 

3 
Skn-1-motif, TC-

rich repeats 
6 

CGTCA-motif, GARE-

motif, HSE, TGA-

element, 

8 
Box4, GT1-motif, 

MNF1 
1.7 At2g42580 

0  3 ARE, GARE-motif 2 Box4, TCT-motif 7.3 At1g27460 

2 MBS, Skn-1-motif 3 
TGACG-motif, HSE, 

TCA-element 
5 

AE-box, Box4, G-

box, GAG-motif 
LAMP-element 

11.2 At4g26610 

MRتواند یک شبکه را با کاهش تشداد گره ساده کند. هرچه : انتباب سطا مشینی از درجه همباتهی که میMR بیا  کمتر باشد ژ ، هم

 تری است.ماتقیم
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بیا  های همنشا  دهنده ژ  . خطوهATTED-II آمده از سایتبدست   At5g55720-PLL14ژن  بیا های هم: شبکه ژ 12شکل میوست 

 ای شکل نشا  دهنده  انواع دیهر ژ  هاتند.های دایرهو گره TFهایهای هشت وجهی شکل نشا  دهنده ژ هاتند. گره

 

 
 بیا  با آ .هم هایو ژ  At5g55720-PLL14 : نقشه کروموزومی ژ  17شکل میوست 

 



 

421 

 

 
. هر شماره بیانهر یک محل است که در زیر آورده شده At5g55720-PLL14محل برای ژ   19نمودار میزا  بیا  در  :18 شکل میوست

 است.

1-root protoplast, 2-root epidermis and lateral root cap protoplast, 3-root cortex protoplast, 4-root endodermis and quiescent center 
protoplast, 5-root stele protoplast, 6-root phloem protoplast, 7-root protophloem and metaphloem protoplast, 8-root phloem 

companion cell protoplast, 9-root xylem protoplast, 10-root phloem pole pericycle protoplast, 11-root xylem pole pericycle protoplast, 

12-root cortex, endodermis and quiescent center protoplast, 13-root epidermal atrichoblast protoplast, 14-root hair cell protoplast, 15-
root cell, 16-root cortex cell, 17-root epid. atrichoblast and phloem companion cell, 18-root endodermis and quiescent center cell, 19-

root stele cell, 20-root vascular tissue cell, 21-root phloem companion cell, 22-root culture, 23-flower, 24-stamen, 25-pollen, 26-

abscission zone, 27-pistil, 28-carpel, 29-stigma, 30-ovary, 31-ovule, 32-petal, 33-sepal, 34-pedicel, 35-silique, 36-seed, 37-embryo, 
38-phloem, 39-roots, 40- primary root, 41-root tip, 42-root apical meristem, 43-lateral root. 
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 . بیا  با آ های همو ژ At5g57720-PLL14  : محل بیا  ژ 61جدول میوست 

 شماره دسترسی
 لیاز درهایی که ژن پکتاتبافت

 دارنددرصد  01آن بیان بالاتر از 

شماره دسترسی 

 بیانهای همژن

بیان در های همهایی که ژنبافت

 دارنددرصد  05آن بیان بالاتر از 

At5g55720 - 

At1g63710 23-24-32 

At1g15360 23-24-32 

At1g32780 24-32 
At5g33370 23-24 

At4g28160 38 

At2g22960 29-32-38 

 اند.درصد نداشته  75و  71بیا  با آ  به ترتیب در هیچ محلی بیا  باستر از لیاز و ژ  هم: ژ   مکتات-
23-flower, 24-stamen, 29-stigma32-petal, 33-sepal, 38-phloem, 

 

 
 بیا  با آ . های همو ژ  At5g55720-PLL14: درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ  13شکل میوست 

 

 در آرابیدومای  تالیانا  AT5g55720-PLL14بیا  با ژ های همباسدست ژ جفت باز   4111: عناصر سی  موجود در توالی 65جدول میوست 

 تعداد عناصر دیهر تعداد
عناصر مورد نیاز برای تنظیم 

 هورمونی
 تعداد

عناصر پاسخ دهنده به 

 نور
MR شماره دسترسی 

2 TCA-rich repeats, 

Skn-1-motif 1 TCA-element 6 AAAC-motif, Box4, 

BoxII, GATA-motif, 1.4 At1g63710 

2 O2-site, RY-element 3 ABRE, CGTCA-motif, 

GARE-motif 4 Box4, G-box, as-2-box 3 At1g15360 

1 GCN4-motif 1 ARE 5 Box4, TCT-motif, 
TCCC-motif, as-2-box 3.2 At5g33370 

4 MBS, O2-site, TCA-

rich repeats 4 ARE, GARE-motif, TCA-

element 3 Boxl, G-Box, TCT-

motif 4.6 At4g28160 

3 LTR, O2-site, 

circadian 1 TCA-element 4 Box4 6.8 At2g22960 

3 
O2-site, TCA-rich 

repeats, Skn-1-motif 9 
ARE, TCA-element, 

TGACG-motif, 5 
Box4, Boxl , GAG-
motif, CATT-motif, 

TCT-motif 
13.4 At1g32780 

MRتواند یک شبکه را با کاهش تشداد گره ساده کند. هرچه : انتباب سطا مشینی از درجه همباتهی که میMR تری بیا  ماتقیمکمتر باشد ژ ، هم

 است.
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بیا  های همنشا  دهنده ژ  . خطوهATTED-IIبدست آمده از سایت   At5g63180-PLL15بیا  ژ های هم: شبکه ژ 51شکل میوست 

 ای شکل نشا  دهنده  انواع دیهر ژ  هاتند.های دایرهو گره TFهایهای هشت وجهی شکل نشا  دهنده ژ هاتند. گره

 

 

 بیا  با آ های همو ژ  At5g63180-PLL15ژن : نقشه کروموزومی 54شکل میوست 
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. هر شماره بیانهر یک محل است که در زیر آورده شده AT5G63180-PLL15محل برای ژ   19: نمودار میزا  بیا  در 56شکل میوست 

 است.
1-root protoplast, 2-root epidermis and lateral root cap protoplast, 3-root cortex protoplast, 4-root endodermis and quiescent center 

protoplast, 5-root stele protoplast, 6-root phloem protoplast, 7-root protophloem and metaphloem protoplast, 8-root phloem 

companion cell protoplast, 9-root xylem protoplast, 10-root phloem pole pericycle protoplast, 11-root xylem pole pericycle protoplast, 
12-root cortex, endodermis and quiescent center protoplast, 13-root epidermal atrichoblast protoplast, 14-root hair cell protoplast, 15-

root cell, 16-root cortex cell, 17-root epid. atrichoblast and phloem companion cell, 18-root endodermis and quiescent center cell, 19-

root stele cell, 20-root vascular tissue cell, 21-root phloem companion cell, 22-root culture, 23-flower, 24-stamen, 25-pollen, 26-
abscission zone, 27-pistil, 28-carpel, 29-stigma, 30-ovary, 31-ovule, 32-petal, 33-sepal, 34-pedicel, 35-silique, 36-seed, 37-embryo, 

38-phloem, 39-roots, 40- primary root, 41-root tip, 42-root apical meristem, 43-lateral root. 
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 .بیا  با آ های همو ژ  At5g63180-PLL15: محل بیا  ژ  62جدول میوست 

 شماره دسترسی
لیاز در هایی که ژن پکتاتبافت

 دارنددرصد  01آن بیان بالاتر از 

شماره دسترسی 

 بیانهای همژن

بیان در های همهایی که ژنبافت

 دارنددرصد  05ن بیان بالاتر از آ

At5g63180 - 

At1g29660 34 

At4g13840 - 

At2g15050 - 
At4g36540 9-33-35 

At5g64770 - 

A5g22580 26-34 

 اند.درصد نداشته  75و  71بیا  با آ  به ترتیب در هیچ محلی بیا  باستر از لیاز و ژ  هم: ژ   مکتات-

 هر محل بیا  با عدد مربوه به خود بیا  شده است. 
9-root xylem protoplast, 10-root phloem pole pericycle protoplast, 26-abscission zone, 33-sepal, 35-

silique, 

 

 
  بیا  با آ .های همو ژ  At5g63180-PLL15: درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ  59شکل میوست 
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 در آرابیدومای  تالیانا.  AT5g63180بیا  با ژ های همباسدست ژ  جفت باز 4111: عناصر سی  موجود در توالی 67جدول میوست 

 تعداد عناصر دیهر تعداد
مورد نیاز برای تنظیم عناصر 

 هورمونی
 تعداد

عناصر پاسخ دهنده به 

 نور
MR شماره دسترسی 

6 
TCA-rich repeats, 

Skn-1-motif, LTR, 

circadian 
2 ABRE,HSE 6 

G-Box,Box4, GATA-

motif, MRE, Sp1, 

TCT-motif 
1.7 At1g29660 

8 
Skn-1-motif, TCA-

rich repeats, 

circadian 
7 

ABRE, CGTCA-motif, 
ARE 6 ATCT-motif, G-box, 

TCT-motif 2.5 At4g13840 

4 

Skn-1-motif, TCA-

rich repeats, 

circadian 
1 CGTCA-motif 6 

Box4, G-Box, G-box, 

GA-motif, GATA-

motif, TCT-motif 
5.1 At4g36540 

5 

LTR, Skn-1-motif, 

TCA-rich repeats, 

O2-site, RY-
element 

3 GARE-motif, HSE, 

TGACG-motif 1 Box4 8.8 At2g15050 

4 
LTR, Skn-1-motif, 

WUN-motif, 
circadian 

6 ARE, CGTCA-motif, 

TATC-box, TCA-element 6 Box4, GT1-motif, 

TCT-motif, 
11.6 At5g64770 

2 Skn-1-motif, MBS 4 ABRE, CGTCA-motif, ERE 6 
ACE, AE-box, G-box, 

sp1, MRE 12 At5g22580 

MRتواند یک شبکه را با کاهش تشداد گره ساده کند. هرچه : انتباب سطا مشینی از درجه همباتهی که میMR تری بیا  ماتقیمکمتر باشد ژ ، هم

 است.
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بیا  های همنشا  دهنده ژ  . خطوهATTED-IIبدست آمده از سایت  At1g67750- PLL16بیا  ژ  های هم: شبکه ژ 51شکل میوست 

 ای شکل نشا  دهنده  انواع دیهر ژ  هاتند.های دایرهو گره TFهایهای هشت وجهی شکل نشا  دهنده ژ هاتند. گره

 

 
 و ژ  های هم بیا  با آ  At1g67750- PLL16: نقشه کروموزومی ژ  52شکل میوست 
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. هر شماره بیانهر یک محل است که در زیر آورده شده  At1g67750-PLL16محل برای ژ   19: نمودار میزا  بیا  در 52شکل میوست 

 است.
1-root protoplast, 2-root epidermis and lateral root cap protoplast, 3-root cortex protoplast, 4-root endodermis and quiescent center 

protoplast, 5-root stele protoplast, 6-root phloem protoplast, 7-root protophloem and metaphloem protoplast, 8-root phloem 
companion cell protoplast, 9-root xylem protoplast, 10-root phloem pole pericycle protoplast, 11-root xylem pole pericycle protoplast, 

12-root cortex, endodermis and quiescent center protoplast, 13-root epidermal atrichoblast protoplast, 14-root hair cell protoplast, 15-

root cell, 16-root cortex cell, 17-root epid. atrichoblast and phloem companion cell, 18-root endodermis and quiescent center cell, 19-
root stele cell, 20-root vascular tissue cell, 21-root phloem companion cell, 22-root culture, 23-flower, 24-stamen, 25-pollen, 26-

abscission zone, 27-pistil, 28-carpel, 29-stigma, 30-ovary, 31-ovule, 32-petal, 33-sepal, 34-pedicel, 35-silique, 36-seed, 37-embryo, 

38-phloem, 39-roots, 40- primary root, 41-root tip, 42-root apical meristem, 43-lateral root. 
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 .بیا  با آ همهای و ژ  At1g67750-PLL16 : محل بیا  ژ 68جدول میوست 

 شماره دسترسی
 لیاز درهایی که ژن پکتاتبافت

 دارنددرصد  01آن بیان بالاتر از 

شماره دسترسی 

 بیانهای همژن

بیان در های همهایی که ژنبافت

 دارنددرصد  05آن بیان بالاتر از 

At1g67750 2-23 

At1g04680 2-9-26-30-32-34-41-42 

At1g64390 7-26-32-34 

At4g02290 3-6-23-27-28-31-34 

At1g33170 15-17-19-24 

-بیا  و ژ  مکتاتهای همهای بیا  مشترک بین ژ هر محل بیا  با عدد مربوه به خود بیا  شده است. جایهاه

 تر مشبر شده است. لیاز مررنگ
2-root epidermis and lateral root cap protoplast, 3-root cortex protoplast, 6-root phloem protoplast, 7-

root protophloem and metaphloem protoplast, 9-root xylem protoplast, 15-root cell, 17-root epid. 
atrichoblast and phloem companion cell, 19-root stele cell,  23-flower, 24-stamen,  26-abscission zone, 

27-pistil, 28-carpel30-ovary, 31-ovule, 32-petal, 34-pedicel41-root tip, 42-root apical meristem. 

 

 

 

 
 بیا  با آ .های همو ژ At1g67750-PLL16 : درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ  57شکل میوست 

 

 در آرابیدومای  تالیانا.  At1g67750-PLL16 بیا  با ژ های همجفت باز باسدست ژ  4111: عناصر سی  موجود در توالی 63جدول میوست 

 تعداد عناصر دیهر تعداد
عناصر مورد نیاز برای تنظیم 

 هورمونی
 تعداد

عناصر پاسخ دهنده به 

 نور
MR شماره دسترسی 

6 
Skn-1-motif, O2 

site,MBS, GCN4-
motif 

2 ARE, TGA-element 3 CATT-motif, G-Box, 

G-box 
 At1g04680 

3 MBS, TC-rich 

repeats 
3 ERE, HSE 8 Box 4, Box l, chs-

CAM2a 
5.7 At1g64390 

5 Skn-1-motif, 
circadian 

4 CGTCA-motif, TCA-motif, 
TGACG-motif 

4 
G-Box, LAMP-

element, Box 4, 

ATCT- motif 

7.5 At4g02290 

4 TC-rich repeats, 
circadian 

3 ABRE, ARE 11 
ATCT-motif, Box 4, 

G-box, G-Box, GATA-

motif, I- box 

18.8 At1g33170 

MRتواند یک شبکه را با کاهش تشداد گره ساده کند. هرچه : انتباب سطا مشینی از درجه همباتهی که میMR تری بیا  ماتقیمکمتر باشد ژ ، هم

 است.
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بیا  های همنشا  دهنده ژ  خطوه. ATTED-IIبدست آمده از سایت  At3g53190-PLL17بیا  ژ  های هم: شبکه ژ 58شکل میوست 

 ای شکل نشا  دهنده  انواع دیهر ژ  هاتند.های دایرهو گره TFهایهای هشت وجهی شکل نشا  دهنده ژ هاتند. گره

 

 

 
 و ژ  های هم بیا  با آ . At3g53190-PLL17: نقشه کروموزومی ژ  53شکل میوست 
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. هر شماره بیانهر یک محل است که در زیر آورده شده At3g53190-PLL17محل برای ژ   19: نمودار میزا  بیا  در 21شکل میوست 

 است.
1-root protoplast, 2-root epidermis and lateral root cap protoplast, 3-root cortex protoplast, 4-root endodermis and quiescent center 

protoplast, 5-root stele protoplast, 6-root phloem protoplast, 7-root protophloem and metaphloem protoplast, 8-root phloem 

companion cell protoplast, 9-root xylem protoplast, 10-root phloem pole pericycle protoplast, 11-root xylem pole pericycle protoplast, 
12-root cortex, endodermis and quiescent center protoplast, 13-root epidermal atrichoblast protoplast, 14-root hair cell protoplast, 15-

root cell, 16-root cortex cell, 17-root epid. atrichoblast and phloem companion cell, 18-root endodermis and quiescent center cell, 19-

root stele cell, 20-root vascular tissue cell, 21-root phloem companion cell, 22-root culture, 23-flower, 24-stamen, 25-pollen, 26-
abscission zone, 27-pistil, 28-carpel, 29-stigma, 30-ovary, 31-ovule, 32-petal, 33-sepal, 34-pedicel, 35-silique, 36-seed, 37-embryo, 

38-phloem, 39-roots, 40- primary root, 41-root tip, 42-root apical meristem, 43-lateral root. 
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 بیا  با آ .های همو ژ  At3g53190-PLL17: محل بیا  ژ  91جدول میوست 

 شماره دسترسی
 لیاز در آ هایی که ژ  مکتاتبافت

 دارنددرصد  71بیا  باستر از 

شماره دسترسی 

 بیا های همژ 

بیا  در های همهایی که ژ بافت

 دارنددرصد  75آ  بیا  باستر از 

At3g53g190 15-17-19-20-23-27 

At1g18250 27-28-31 

At4g38660 19-20-27-28-30-31 
At2g25270 26-27-28-31 

At4g34160 17 

At3g07540 27-30-31 
At3g51720 1-7-15-17-18-27-28-37 

بیا  و ژ  های همهای بیا  مشترک بین ژ هر محل بیا  با عدد مربوه به خود بیا  شده است. جایهاه

 تر مشبر شده است. لیاز مررنگمکتات
1-root protoplast, 7-root protophloem and metaphloem protoplast 15-root cell, 17-root epid. 

atrichoblast and phloem companion cell, 18-root endodermis and quiescent center cell, 19-root stele 

cell, 20-root vascular tissue cell, 23-flower, 26-abscission zone, 27-pistil, 28-carpel, 30-ovary, 31-
ovule, 37-embryo,  

 

 
 بیا  با آ . های همو ژ  At3g53190-PLL17: درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ  24شکل میوست 

 

 آرابیدومای  تالیانادر At3g53190-PLL17 بیا  با ژ  های همباسدست ژ جفت باز 4111: عناصر سی  موجود در توالی 94جدول میوست 

 تعداد عناصر دیهر تعداد
عناصر مورد نیاز برای تنظیم 

 هورمونی
 تعداد

عناصر پاسخ دهنده به 

 نور
MR 

شماره 

 دسترسی

3 
O2-site, Skn-

1-motif 
6 

ABRE, CGTCA-motif,TCA-
element, TGA-element, 

TGACG-motif 

7 
Box4, GATT-motif, 

G-box, I box 
1 At1g18250 

3 
GCN4-motif, 

MBS, Skn-1-motif 
3 ERE, CGTCA-motif, ARE 6 

Box4, BoxI, GAG-
motif, I box,Sp1 

3.6 At4g38660 

3 
MBS, Skn-1-

motif, WUN-motif 
6 

ABRE, ARE, HSE, TCA-

element 
3 Box4, G-box 4.1 At2g25270 

3 Skn-1-motif 3 ARE, TGACG-motif 2 GT1-motif, Sp1 9.2 At4g34160 

1 Skn-1-motif 6 

ABRE, ARE, CGTCA-motif, 

TGA-element, TGACG-
motif 

9 

Box4, BoxI, G-box, 

L-box, TCT-motif, 
TCCC-motif 

9.2 At3g07540 

3 
MBS, Skn-1-motif, 

TC-rich repeats 
3 

GARE-motif, TGA-element, 

TGACG-motif 
6 

Box4, G-box, l-box, 

Sp1, TCT-motif 
9.4 At3g51720 

MR  تواند یک شییبکه را با کاهش تشداد گره سییاده کند. هرچه   : انتباب سییطا مشینی از درجه همباییتهی که میMR  بیا  کمتر باشیید ژ ، هم

 تری است.ماتقیم
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بیا  های همنشا  دهنده ژ  . خطوهATTED-IIبدست آمده از سایت  At3g27400-PLL18 بیا  ژ های هم: شبکه ژ 26شکل میوست 

 ای شکل نشا  دهنده  انواع دیهر ژ  هاتند.های دایرهو گره TFهایهای هشت وجهی شکل نشا  دهنده ژ هاتند. گره

 

 
 و ژ  های هم بیا  با آ  At3g27400-PLL18: نقشه کروموزومی ژ  29شکل میوست 
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شماره بیانهر یک محل است که در زیر آورده شده . هر At3g27400-PLL18محل برای ژ   19: نمودار میزا  بیا  در 21شکل میوست 

 است.

1-root protoplast, 2-root epidermis and lateral root cap protoplast, 3-root cortex protoplast, 4-root endodermis and quiescent center 

protoplast, 5-root stele protoplast, 6-root phloem protoplast, 7-root protophloem and metaphloem protoplast, 8-root phloem 

companion cell protoplast, 9-root xylem protoplast, 10-root phloem pole pericycle protoplast, 11-root xylem pole pericycle protoplast, 

12-root cortex, endodermis and quiescent center protoplast, 13-root epidermal atrichoblast protoplast, 14-root hair cell protoplast, 15-

root cell, 16-root cortex cell, 17-root epid. atrichoblast and phloem companion cell, 18-root endodermis and quiescent center cell, 19-

root stele cell, 20-root vascular tissue cell, 21-root phloem companion cell, 22-root culture, 23-flower, 24-stamen, 25-pollen, 26-
abscission zone, 27-pistil, 28-carpel, 29-stigma, 30-ovary, 31-ovule, 32-petal, 33-sepal, 34-pedicel, 35-silique, 36-seed, 37-embryo, 

38-phloem, 39-roots, 40- primary root, 41-root tip, 42-root apical meristem, 43-lateral root. 
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 .بیا  با آ های همو ژ  At3g27400-PLL18: محل بیا  ژ  96جدول میوست 

 شماره دسترسی
لیاز در هایی که ژن پکتاتبافت

 دارنددرصد  01آن بیان بالاتر از 

شماره دسترسی 

 بیانهای همژن

بیان در های همهایی که ژنبافت

 دارنددرصد  05آن بیان بالاتر از 

At3g27400 - 

At1g03820 - 

At3g02885 26 

At5g52390 - 

At2g01610 30 

At4g23720 - 

At1g18670 - 

At5g06720 26 

 اند.درصد نداشته  75و  71بیا  با آ  به ترتیب در هیچ محلی بیا  باستر از لیاز و ژ  هم: ژ   مکتات-

 هر محل بیا  با عدد مربوه به خود بیا  شده است. 
26-abscission zone, 30-ovary. 

 
 

 
 بیا  با آ .های همو ژ At3g27400-PLL18 : درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ  25شکل میوست 

 

 در آرابیدومای  تالیانا At3g27400 بیا  با ژ  های همباسدست ژ  جفت باز 4111: عناصر سی  موجود در توالی 99جدول میوست 

 تعداد عناصر دیهر تعداد
عناصر مورد نیاز برای 

 تنظیم هورمونی
 شماره دسترسی MR عناصر پاسخ دهنده به نور تعداد

1 Skn-1-motif 4 
ABRE,CGTCA- motif, 

TGA-element, TGACG-

motif 

9 
Box I, G-Box, Box II,G-
box, GT1-motif, GAG-

box, L-box, TCT-box 

1.7 At1g03820 

2 
Skn-1-motif, TC-

rich repeats 
5 

CGTCA- motif, ABRE, 
ERE, GARE-motif, TGA-

element 

8 
Box4, Box III, Box I, G-

Box, GT1-motif, chs-

unit 1 m1 

2 At3g02885 

5 
GCN4-motif, Skn-

1-motif 
3 CGTCA- motif, ARE 6 Box4, G-Box, G-box, 2.5 At5g52390 

5 

Skn-1-motif, 

TC-rich repeats, 
circadian,LTR 

4 
ARE, HSE, TGA-

element, 
7 

ACE,Box4, G-Box, 

GAG-motif, I-box,TCT-
motif 

2.5 At2g01610 

1 WUN-motif 4 
CGTCA- motif, TATC-

box, TGA-element 
5 

ATCT-motif, Box 4, 

TCT- motif, Box I, 
4 At4g23720 

3 
Skn-1-motif, TC-

rich repeats 
2 HSE, TGACG-motif 8 

Box 4, G-Box,G-box, 

GAG-box,GT1-motif, 

TCT- motif, 

8.4 At1g18670 

3 

Skn-1-motif, TC-

rich repeats, 
GCN4-motif 

4 
TGA-element, 

TCA0element,ERE 
10 

AE-box, ATCT-motif, 

Box4, Box I, G-Box, G-
box, MRE 

14.11 At5g06720 

MRتواند یک شبکه را با کاهش تشداد گره ساده کند. هرچه : انتباب سطا مشینی از درجه همباتهی که میMR تری بیا  ماتقیمکمتر باشد ژ ، هم

 است.
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بیا  همهای نشا  دهنده ژ  خطوه. ATTED-IIآمده از سایت  بدست At4g24780-PLL19بیا  ژ  های همشبکه ژ  :22 شکل میوست

 ای شکل نشا  دهنده  انواع دیهر ژ  هاتند.های دایرهو گره TFهایهای هشت وجهی شکل نشا  دهنده ژ هاتند. گره
 

 
 بیا  با آ های همو ژ  At4g24780-PLL19: نقشه کروموزومی ژ  27شکل میوست 
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هر شماره بیانهر یک محل است که در زیر آورده شده  .At4g24780-PLL19محل برای ژ   19: نمودار میزا  بیا  در 28شکل میوست 

 است.
1-root protoplast, 2-root epidermis and lateral root cap protoplast, 3-root cortex protoplast, 4-root endodermis and quiescent center 

protoplast, 5-root stele protoplast, 6-root phloem protoplast, 7-root protophloem and metaphloem protoplast, 8-root phloem 
companion cell protoplast, 9-root xylem protoplast, 10-root phloem pole pericycle protoplast, 11-root xylem pole pericycle protoplast, 

12-root cortex, endodermis and quiescent center protoplast, 13-root epidermal atrichoblast protoplast, 14-root hair cell protoplast, 15-

root cell, 16-root cortex cell, 17-root epid. atrichoblast and phloem companion cell, 18-root endodermis and quiescent center cell, 19-
root stele cell, 20-root vascular tissue cell, 21-root phloem companion cell, 22-root culture, 23-flower, 24-stamen, 25-pollen, 26-

abscission zone, 27-pistil, 28-carpel, 29-stigma, 30-ovary, 31-ovule, 32-petal, 33-sepal, 34-pedicel, 35-silique, 36-seed, 37-embryo, 

38-phloem, 39-roots, 40- primary root, 41-root tip, 42-root apical meristem, 43-lateral root. 
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 بیا  با آ .های همو ژ  At4g24780-PLL19: محل بیا  ژ  91جدول میوست 

 شماره دسترسی
لیاز در هایی که ژن پکتاتبافت

 دارنددرصد  01آن بیان بالاتر از 

شماره دسترسی 

 بیانهای همژن

بیان در آن های همهایی که ژنبافت

 دارنددرصد  05بیان بالاتر از 

At4g24780 7-9-26 

At2g28950 26-27-28-29-30-31-32-34 
At4g28250 17-19-20-21 

At1g64390 2-3-12-13-26-32-34 

At2g39220 20 

ز لیاژ  مکتاتبیا  و های همهای بیا  مشترک بین ژ هر محل بیا  با عدد مربوه به خود بیا  شده است. جایهاه

 تر مشبر شده است. مررنگ
2-root epidermis and lateral root cap protoplast, 3-root cortex protoplast, 47-root protophloem and 
metaphloem protoplast, 9-root xylem protoplast, 12-root cortex, endodermis and quiescent center protoplast, 

13-root epidermal atrichoblast protoplast, 17-root epid. atrichoblast and phloem companion cell, 19-root 

stele cell, 20-root vascular tissue cell, 21-root phloem companion cell, 26-abscission zone, 27-pistil, 28-
carpel, 29-stigma, 30-ovary, 31-ovule, 32-petal, 34-pedicel. 

 

 
  بیا  با آ .های همو ژ At4g24780-PLL19 : درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ  23شکل میوست 

 

 .در آرابیدومای  تالیاناAT4g24780-PLL19 بیا  با ژ  های همباسدست ژ  جفت باز 4111: عناصر سی  موجود در توالی 95جدول میوست 

 تعداد عناصر دیهر تعداد
مورد نیاز برای عناصر 

 تنظیم هورمونی
 شماره دسترسی MR عناصر پاسخ دهنده به نور تعداد

2 LTR 2 HSE, TCA-element 7 

AE-box, ATC-motif, G-

box,G-Box,GT1-motif, 
LAMP-element, chs-

CMA1a 

1 
At2g28950 

 

9 
GCN4-motif, MBS, 

MBS1, O2-site, Skn-1-

motif, circadian 

3 
GARE-motif, MRE, 

TGACG-motif 
2 Box 4 2.5 At4g28250 

2 MBS,TC-rich repeats, 3 ERE, HSE, 8 
Box 4, Box I, chs-

CMA2a, 
2.8 At1g64390 

5 
LTR,MBS, Skn-1-

motif, tc-rich repeats 
3 

CGTCA-motif, HSE, 

MRE 
9 

ACE, Box 4, GT1-motif, 

GAG-motif, chs-
CMA1a, TCT-motif 

18.2 At2g39220 

MRتواند یک شبکه را با کاهش تشداد گره ساده کند. هرچه : انتباب سطا مشینی از درجه همباتهی که میMR تری بیا  ماتقیمکمتر باشد ژ ، هم

 است.
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های نشا  دهنده ژ  خطوه. ATTED-IIبدست آمده از سای  At3g07010-PLL20بیا  ژ  های هم: شبکه ژ 71شکل میوست 

 ای شکل نشا  دهنده  انواع دیهر ژ  هاتند.های دایرهو گره TFهایهای هشت وجهی شکل نشا  دهنده ژ گرهبیا  هاتند. هم
 

 
 بیا  با آ .های همو ژ  At3g07010-PLL20: نقشه کروموزومی ژ  74شکل میوست
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بیانهر یک محل است که در زیر آورده شده . هر شماره At3g07010-PLL20محل برای ژ   19: نمودار میزا  بیا  در 76شکل میوست 

 است.
1-root protoplast, 2-root epidermis and lateral root cap protoplast, 3-root cortex protoplast, 4-root endodermis and quiescent center 

protoplast, 5-root stele protoplast, 6-root phloem protoplast, 7-root protophloem and metaphloem protoplast, 8-root phloem 

companion cell protoplast, 9-root xylem protoplast, 10-root phloem pole pericycle protoplast, 11-root xylem pole pericycle protoplast, 
12-root cortex, endodermis and quiescent center protoplast, 13-root epidermal atrichoblast protoplast, 14-root hair cell protoplast, 15-

root cell, 16-root cortex cell, 17-root epid. atrichoblast and phloem companion cell, 18-root endodermis and quiescent center cell, 19-

root stele cell, 20-root vascular tissue cell, 21-root phloem companion cell, 22-root culture, 23-flower, 24-stamen, 25-pollen, 26-
abscission zone, 27-pistil, 28-carpel, 29-stigma, 30-ovary, 31-ovule, 32-petal, 33-sepal, 34-pedicel, 35-silique, 36-seed, 37-embryo, 

38-phloem, 39-roots, 40- primary root, 41-root tip, 42-root apical meristem, 43-lateral root. 
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 بیا  با آ .های همژ و  At3g07010-PLL20 محل بیا  ژ  :92جدول میوست 

 شماره دسترسی
لیاز در هایی که ژن پکتاتبافت

 دارنددرصد  01آن بیان بالاتر از 

شماره دسترسی 

 بیانهای همژن

بیان در های همهایی که ژنبافت

 دارنددرصد  05آن بیان بالاتر از 

At3g07010 3-26-29-32-34 

At3g58120 25-32 
At3g12710 2-3-4-5-6-7-9-29-30-34 

At2g44740 3-32 

At1g20190 3-29-32 

At5g04820 14-16 

At3g16850 - 
At4g14750 3-14 

At4g30410 3-14-26-38 

At2g43900 24-25 
At1g69780 14-23-26-27 

At1g61170 32 

 اند.درصد نداشته  75و  71بیا  با آ  به ترتیب در هیچ محلی بیا  باستر از لیاز و ژ  هم: ژ   مکتات-

یاز لبیا  و ژ  مکتاتهای همهای بیا  مشترک بین ژ هر محل بیا  با عدد مربوه به خود بیا  شده است. جایهاه

 تر مشبر شده است. مررنگ
2-root epidermis and lateral root cap protoplast, 3-root cortex protoplast, 4-root endodermis and quiescent 

center protoplast, 5-root stele protoplast, 6-root phloem protoplast, 7-root protophloem and metaphloem 

protoplast, 9-root xylem protoplast, 14-root hair cell protoplast, 16-root cortex cell, 23-flower, 24-stamen, 
25-pollen, 26-abscission zone, 27-pistil, 29-stigma, 30-ovary, 32-petal, 34-pedicel 38-phloem, 39-roots. 

 

 
 بیا  با آ .  های همو ژ  At3g07010-PLL20: درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ  79شکل میوست 
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 در آرابیدومای  تالیانا.At3g07010 بیا  با ژ   های همجفت باز باسدست ژ  4111: عناصر سی  موجود در توالی 97جدول میوست 

 تعداد عناصر دیهر تعداد
عناصر مورد نیاز برای 

 تنظیم هورمونی
 تعداد

عناصر پاسخ دهنده 

 نوربه 
MR 

شماره 

 دسترسی

3 
LTR, MBS, 

Skn-1-motif 
1 ABR 7 

Box 4, GT1-motif, 

G-box, TCT-motif, 

I-box, Sp1 

1 At3g58120 

1 O2-site 2 HSE,TGA-element 4 
Box II, GATA-

motif, G-box 
2.5 At3g12710 

2 
MBS, Skn-1-

motif 
3 

HSE,TGA-element, 
TGACG,element 

5 
Box I, Box 4, G-
box, GT1-motif 

2.6 At2g44740 

1 TC-rich repeats 4 
GARE-motif, TGA-

element, TGACG-motif 
6 

ACE, I-box, TCT-

motif, 
2.8 At1g20190 

3 

CGN4-motif, 

MBS, Skn-1-
motif 

4 ARE, GARE-motif 9 
Box 4, GA-motif, 

GATA-motif 
2.8 At3g16850 

1 Skn-1-motif 0  5 ACE, Box 4, G-box 2.3 At4g14750 

2 
Ry-element, 

MBS 
4 

ABRE, CGTCA-motif, 
ERE, TGACG-motif 

6 
ACE, Box 4, G-

box, H-box, Box l 
5.5 At4g30410 

4 

TC-rich repeats, 

Skn-1-motif, 

CGN4-motif 

1 TGACG-motif 5 

Box 4, GA-motif, 

GAG-motif, TCT-

motif, 

6.3 At2g43900 

0  2 HSE,TCA-motif 5 

ACE, Box 4, 

GATA-motif, GT1-

motif 

10.3 At1g69780 

6 

MBS, Skn-1-

motif, TC-rich 

repeats, 
circadian, 

CGN4-motif 

3 
ARE, CGTCA-motif, 

HSE, 
2 

AE-box, CATT-

motif 
14.9 At1g61170 

2 
TC-rich repeats, 

circadian 
5 

CGTCA-motif, TATC-
box, TCA-element , TGA-

element 

2 BoxI,TCT-motif 16.4 At5g04820 

MRتواند یک شییبکه را با کاهش تشداد گره سییاده کند. هرچه : انتباب سییطا مشینی از درجه همباییتهی که میMR بیا  کمتر باشیید ژ ، هم

 تری است.ماتقیم
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 ATTED-IIبدست آمده از سایت  At5g48900-PLL21بیا  ژ  های هم: شبکه ژ 71شکل میوست 

 

 
 بیا  با آ های همو ژ  At5g48900-PLL21: نقشه کروموزومی ژ  75شکل میوست 
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هر شماره بیانهر یک محل است که در زیر آورده شده  At5g48900-PLL21.محل برای ژ   19: نمودار میزا  بیا  در 72شکل میوست 

 است.
1-root protoplast, 2-root epidermis and lateral root cap protoplast, 3-root cortex protoplast, 4-root endodermis and quiescent center 

protoplast, 5-root stele protoplast, 6-root phloem protoplast, 7-root protophloem and metaphloem protoplast, 8-root phloem 

companion cell protoplast, 9-root xylem protoplast, 10-root phloem pole pericycle protoplast, 11-root xylem pole pericycle protoplast, 
12-root cortex, endodermis and quiescent center protoplast, 13-root epidermal atrichoblast protoplast, 14-root hair cell protoplast, 15-

root cell, 16-root cortex cell, 17-root epid. atrichoblast and phloem companion cell, 18-root endodermis and quiescent center cell, 19-

root stele cell, 20-root vascular tissue cell, 21-root phloem companion cell, 22-root culture, 23-flower, 24-stamen, 25-pollen, 26-
abscission zone, 27-pistil, 28-carpel, 29-stigma, 30-ovary, 31-ovule, 32-petal, 33-sepal, 34-pedicel, 35-silique, 36-seed, 37-embryo, 

38-phloem, 39-roots, 40- primary root, 41-root tip, 42-root apical meristem, 43-lateral root. 
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 بیا  با آ .های همو ژ At5g48900-PLL21 : محل بیا  ژ  98جدول میوست 

 شماره دسترسی
لیاز در هایی که ژن پکتاتبافت

 دارنددرصد  01آن بیان بالاتر از 

شماره دسترسی 

 بیانهای همژن

بیان در های همهایی که ژنبافت

 دارنددرصد  05آن بیان بالاتر از 

At5g48900 
2-3-4-5-6-7-9-11-13-26-29-34-

39 

At1g20190 3-4-29-32 

At3g12610 
2-3-4-5-6-11-12-13-14-16-24-

26 
At4g32460 3-11-23-29-32 

At3g12710 
1-2-3-4-5-6-8-10-11-13-14-29-

30-32-34 
At5g66590 3-4-5-6-7-8-26-32 

ز لیابیا  و ژ  مکتاتهای همهای بیا  مشترک بین ژ جایهاههر محل بیا  با عدد مربوه به خود بیا  شده است. 

 تر مشبر شده است. مررنگ
1-root protoplast, 2-root epidermis and lateral root cap protoplast, 3-root cortex protoplast, 4-root 

endodermis and quiescent center protoplast, 5-root stele protoplast, 6-root phloem protoplast, 7-root 
protophloem and metaphloem protoplast, 8-root phloem companion cell protoplast, 9-root xylem protoplast, 

10-root phloem pole pericycle protoplast, 11-root xylem pole pericycle protoplast, 12-root cortex, 

endodermis and quiescent center protoplast, 13-root epidermal atrichoblast protoplast, 14-root hair cell 
protoplast, 16-root cortex cell, 23-flower, 24-stamen, 26-abscission zone, 29-stigma, 32-petal, 34-pedicel, 

35-silique, 39-roots, 40- primary root. 

 

 
   بیا  با آ .های همو ژ At5g48900-PLL21 : درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ  77شکل میوست 

 

 در آرابیدومای  تالیانا AT5g48900بیا  با ژ  های همباسدست ژ  جفت باز 4111: عناصر سی  موجود در توالی 93جدول میوست 

 تعداد عناصر دیهر تعداد
عناصر مورد نیاز برای 

 تنظیم هورمونی
 تعداد

عناصر پاسخ دهنده 

 به نور
MR 

شماره 

 دسترسی

1 TC-rich repeats 4 
GARE-motif, TGA-

element, TGACG-motif 
7 

ACE, l box, TCT-

motif, 
1 At1g20190 

3 
Circadian, Skn-1-motif, 

GCN4-motif 
1 ARE 3 

AE-box, Box4, 
GAG-motif 

2 At3g12610 

3 
Circadian, MBS, Skn-1-

motif 
2 ARE, TGA-element 5 

Box4, G-box, 

GATA-motif, TCT-
motif 

2.5 At4g32460 

0  2 HSE, TGA-element 4 
BoxII, G-box, 

GATA-motif, 
2.8 At3g12710 

2 Skn-1-motif, Circadian 5 

ABRE, ERE, GARE-

motif, HSE, TCA-

element 

14 

AE-box, Box4, 

ATCT-motif, Box l, 
CATT-motif, G-

box, G-Box, 

GATA-motif, l- 
box, 

2.8 At5g66590 

MR تواند یک شییبکه را با کاهش تشداد گره سییاده کند. هرچه  : انتباب سییطا مشینی از درجه همباییتهی که میMR بیا  کمتر باشیید ژ ، هم

 تری است.ماتقیم
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نشا  دهنده  خطوه ATTED-II.بدست آمده از سایت  At3g24670-PLL22بیا  ژ  های هم: شبکه ژ 78شکل میوست 

ای شکل نشا  دهنده  انواع دیهر های دایرهو گره TFهایهای هشت وجهی شکل نشا  دهنده ژ بیا  هاتند. گرههای همژ 

 ژ  هاتند.
 

 

 بیا  با آ .های همو ژ  At3g24670-PLL22: نقشه کروموزومی ژ  73شکل میوست 
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هر شماره بیانهر یک محل است که در زیر آورده شده  At3g24670-PLL22.محل برای ژ   19: نمودار میزا  بیا  در 81شکل میوست 

 است.
1-root protoplast, 2-root epidermis and lateral root cap protoplast, 3-root cortex protoplast, 4-root endodermis and quiescent center 
protoplast, 5-root stele protoplast, 6-root phloem protoplast, 7-root protophloem and metaphloem protoplast, 8-root phloem 

companion cell protoplast, 9-root xylem protoplast, 10-root phloem pole pericycle protoplast, 11-root xylem pole pericycle protoplast, 

12-root cortex, endodermis and quiescent center protoplast, 13-root epidermal atrichoblast protoplast, 14-root hair cell protoplast, 15-
root cell, 16-root cortex cell, 17-root epid. atrichoblast and phloem companion cell, 18-root endodermis and quiescent center cell, 19-

root stele cell, 20-root vascular tissue cell, 21-root phloem companion cell, 22-root culture, 23-flower, 24-stamen, 25-pollen, 26-

abscission zone, 27-pistil, 28-carpel, 29-stigma, 30-ovary, 31-ovule, 32-petal, 33-sepal, 34-pedicel, 35-silique, 36-seed, 37-embryo, 
38-phloem, 39-roots, 40- primary root, 41-root tip, 42-root apical meristem, 43-lateral root. 
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 .بیا  با آ های همو ژ At3g24670-PLL22 محل بیا  ژ   :11جدول میوست 

 شماره دسترسی
لیاز در هایی که ژن پکتاتبافت

 دارنددرصد  01آن بیان بالاتر از 

شماره دسترسی 

 بیانهای همژن

بیان در های همهایی که ژنبافت

 دارنددرصد  05آن بیان بالاتر از 

At3g24670 2-5-14 

At2g47540 2-14 

At2g34910 2-14 

At5g15890 2-14 

ز لیابیا  و ژ  مکتاتهای همهای بیا  مشترک بین ژ هر محل بیا  با عدد مربوه به خود بیا  شده است. جایهاه

 تر مشبر شده است. مررنگ
2-root epidermis and lateral root cap protoplast, 5-root stele protoplast,  14-root hair cell protoplast. 

 

 

 

 

 
 بیا  با آ .های همو ژ  At3g24670-PLL22: درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ  84شکل میوست 

 

 

 در آرابیدومای  تالیانا At3g24670 بیا  با ژ  های همباسدست ژ  جفت باز 4111:: عناصر سی  موجود در توالی 14جدول میوست 

 تعداد عناصر دیهر تعداد
عناصر مورد نیاز برای 

 تنظیم هورمونی
 MR عناصر پاسخ دهنده به نور تعداد

شماره 

 دسترسی

4 MBS, Skn1-motif, 5 
ARE, GARE-motif, 

TATC-box, TGACG-

motif 

8 
Box 4, G-Box, G-box, 

GATA-motif 
7 At2g47540 

1 Skn-1-motif 7 
ARE, CGTCA-motif, 

HSE,TATC-box 
7 

AE-box, l-box, G-Box, 
TCT-motif, Box 4 

9.7 At2g34910 

1 MBS 5 

CGTCA-motif, ERE, 

TCA-element, TGA-
element, TGACG-

motif 

8 
 

Box l, G-Box, G-box, 

GT!-motif, TCCC-

motif, TGG-motif 

12.8 At5g15890 

MRتواند یک شبکه را با کاهش تشداد گره ساده کند. هرچه : انتباب سطا مشینی از درجه همباتهی که میMR بیا  کمتر باشد ژ ، هم

 تری است.ماتقیم
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-نشا  دهنده ژ  خطوه  II-.ATTEDبدست آمده از  سایت  PLL23-At4g13210 بیا  ماتقیم با ژ های هم: شبکه ژ 86شکل میوست 

 ای شکل نشا  دهنده  انواع دیهر ژ  هاتند.های دایرهو گره TFهایهای هشت وجهی شکل نشا  دهنده ژ بیا  هاتند. گرههای هم

 

 .بیا  با آ های همو ژ  At4g13210-PLL23: نقشه کروموزومی ژ  89شکل میوست 
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. هر شماره بیانهر یک محل است که در زیر آورده شده At4g13210-PLL23محل برای ژ   19: نمودار میزا  بیا  در 81شکل میوست 

 است.
1-root protoplast, 2-root epidermis and lateral root cap protoplast, 3-root cortex protoplast, 4-root endodermis and quiescent center 

protoplast, 5-root stele protoplast, 6-root phloem protoplast, 7-root protophloem and metaphloem protoplast, 8-root phloem 

companion cell protoplast, 9-root xylem protoplast, 10-root phloem pole pericycle protoplast, 11-root xylem pole pericycle protoplast, 
12-root cortex, endodermis and quiescent center protoplast, 13-root epidermal atrichoblast protoplast, 14-root hair cell protoplast, 15-

root cell, 16-root cortex cell, 17-root epid. atrichoblast and phloem companion cell, 18-root endodermis and quiescent center cell, 19-

root stele cell, 20-root vascular tissue cell, 21-root phloem companion cell, 22-root culture, 23-flower, 24-stamen, 25-pollen, 26-
abscission zone, 27-pistil, 28-carpel, 29-stigma, 30-ovary, 31-ovule, 32-petal, 33-sepal, 34-pedicel, 35-silique, 36-seed, 37-embryo, 

38-phloem, 39-roots, 40- primary root, 41-root tip, 42-root apical meristem, 43-lateral root. 
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   بیا  با آ .های همو ژ At4g13210-PLL23 : درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ   85شکل میوست 

 

 

 در آرابیدومای  AT4g13210بیا  با ژ  های همجفت باز باسدست ژ 4111: عناصر سی  موجود در توالی 19میوست  جدول

 .تالیانا

 تعداد عناصر دیهر تعداد
عناصر مورد نیاز 

 برای تنظیم هورمونی
 تعداد

عناصر پاسخ دهنده به 

 نور
MR 

شماره 

 دسترسی

1 Skn-1-motif 2 
TGA-element, 

ABRE 
7 

Box4, G-box,G-Box, 

GA-motif, MRE, 
8.5 At4g32800 

3 
GCN4-motif, MBS, 

Skn-1-motif 
3 

ARE, TATC-box, 

TGAVG-motif 
5 

ATCT-motif, Box4, 

l-box, TCT-motif 
8.5 At5g51470 

2 
TC-rich repeats, 

LTR 
1 TGA-element 1 ACE 14.1 At5g42280 

2 
TC-rich repeats, 

circadian 
3 TGA-element 6 

Box4, Box l, GT1-

motif, LAMP-
element, MRE 

14.7 At4g13710 

MRتواند یک شبکه را با کاهش تشداد گره ساده کند. هرچه : انتباب سطا مشینی از درجه همباتهی که میMR کمتر باشد ژ ، هم-

 تری است.بیا  ماتقیم

 
 

 

 .بیا  با آ های همو ژ At4g13210-PLL23  :  محل بیا  ژ  16جدول میوست 

 شماره دسترسی
لیاز در هایی که ژن پکتاتبافت

 دارنددرصد  01آن بیان بالاتر از 

شماره دسترسی 

 بیانهای همژن

بیان در های همهایی که ژنبافت

 دارنددرصد  05آن بیان بالاتر از 

At4g13210 2-7-32 

At4g33800 2-7-12-13 
At5g51470 2-41 

At5g42280 27-32 

At4g13710 9-23-24-29-30-32 

ز لیابیا  و ژ  مکتاتهای همهای بیا  مشترک بین ژ مربوه به خود بیا  شده است. جایهاههر محل بیا  با عدد 

 تر مشبر شده است. مررنگ
2-root epidermis and lateral root cap protoplast, 7-root protophloem and metaphloem protoplast, 9-root 
xylem protoplast, 12-root cortex, endodermis and quiescent center protoplast, 13-root epidermal atrichoblast 

protoplast, 23-flower, 24-stamen, 27-pistil, 29-stigma, 30-ovary32-petal, 41-root tip. 
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-نشا  دهنده ژ  . خطوهATTED-IIبدست آمده از مایهاه  At3g24230-PLL24بیا  با ژ  های هم: شبکه ژ 82شکل میوست 

ای شکل نشا  دهنده  انواع دیهر ژ  های دایرهو گره TFهایهای هشت وجهی شکل نشا  دهنده ژ بیا  هاتند. گرههای هم

 هاتند.

 

 

 
 

 
 آ بیا  با های همو ژ  At3g24230-PLL24: نقشه کروموزومی ژ  87شکل میوست 
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. هر شماره بیانهر یک محل است که در زیر آورده شده At3g24230-PLL24محل برای ژ   19نمودار میزا  بیا  در :  88 شکل میوست

 است.
1-root protoplast, 2-root epidermis and lateral root cap protoplast, 3-root cortex protoplast, 4-root endodermis and quiescent center 
protoplast, 5-root stele protoplast, 6-root phloem protoplast, 7-root protophloem and metaphloem protoplast, 8-root phloem 

companion cell protoplast, 9-root xylem protoplast, 10-root phloem pole pericycle protoplast, 11-root xylem pole pericycle protoplast, 

12-root cortex, endodermis and quiescent center protoplast, 13-root epidermal atrichoblast protoplast, 14-root hair cell protoplast, 15-
root cell, 16-root cortex cell, 17-root epid. atrichoblast and phloem companion cell, 18-root endodermis and quiescent center cell, 19-

root stele cell, 20-root vascular tissue cell, 21-root phloem companion cell, 22-root culture, 23-flower, 24-stamen, 25-pollen, 26-

abscission zone, 27-pistil, 28-carpel, 29-stigma, 30-ovary, 31-ovule, 32-petal, 33-sepal, 34-pedicel, 35-silique, 36-seed, 37-embryo, 
38-phloem, 39-roots, 40- primary root, 41-root tip, 42-root apical meristem, 43-lateral root. 
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 .بیا  با آ هم هایو ژ At3g24230-PLL24 محل بیا  ژ   :11جدول میوست 

 شماره دسترسی
لیاز در هایی که ژن پکتاتبافت

 دارنددرصد  01آن بیان بالاتر از 

شماره دسترسی 

 بیانهای همژن

بیان در های همهایی که ژنبافت

 دارنددرصد  05آن بیان بالاتر از 

At3g24230 21-25-26-28-29-30-31-33-38 

At5g06070 1-25-38 

At3g13630 25-31-38-42 

At3g57250 24-25-28-38 

یاز لبیا  و ژ  مکتاتهای همهای بیا  مشترک بین ژ مربوه به خود بیا  شده است. جایهاه هر محل بیا  با عدد

 تر مشبر شده است. مررنگ
1-root protoplast, 24-stamen, 25-pollen, 26-abscission zone, 28-carpel, 29-stigma, 30-ovary, 31-ovule, 32-
petal, 33-sepal, 34-pedicel, 35-silique, 36-seed, 37-embryo, 38-phloem42-root apical meristem,  

 

 

 
   بیا  با آ .های همو ژ At3g24230-PLL24 : درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ  83شکل میوست 

 

 تالیانا  در آرابیدومای At3g24230-PLL24  بیا  با ژ  های همباسدست ژ جفت باز  4111: عناصر سی  موجود در توالی 15جدول میوست 

 تعداد عناصر دیهر تعداد
برای تنظیم  عناصر مورد نیاز

 هورمونی
 تعداد

عناصر پاسخ دهنده به 

 نور
MR 

شماره 

 دسترسی

2 Skn-1-motif 6 
ABRE, ARE,ERE,TATC-

box 
10 

Box4, Box l, G-
box,G-Box, l-Box, 

TCCC-,otif 

2 At5g06070 

5 
Skn-1-motif, TC-rich 

repeats 
4 

ARE, CGTCA-motif, 

ERE, 
7 

ATC-motif, Box l, G-
box,GA-motif, TCT-

motif 

9.2 At3g13630 

2 MBS , TC-rich repeats 0  4 
G-box,G-Box, GT1-

motif, 
9.3 At3g57250 

MRتواند یک شبکه را با کاهش تشداد گره ساده کند. هرچه : انتباب سطا مشینی از درجه همباتهی که میMR بیا  کمتر باشد ژ ، هم

 تری است.ماتقیم
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های نشا  دهنده ژ  . خطوهATTED-IIبدست آمده از سایت  At4g13710-PLL25بیا  با ژ  های هم: شبکه ژ 31میوست شکل 

 ای شکل نشا  دهنده  انواع دیهر ژ  هاتند.های دایرهو گره TFهایهای هشت وجهی شکل نشا  دهنده ژ بیا  هاتند. گرههم

 

 
 بیا  با آ .های همو ژ  At4g13710-PLL25: نقشه کروموزومی ژ  34شکل میوست 

 



 

435 

 

 
. هر شماره بیانهر یک محل است که در زیر آورده شده At4g13710-PLL25محل برای ژ   19نمودار میزا  بیا  در  :36 شکل میوست

 است.
1-root protoplast, 2-root epidermis and lateral root cap protoplast, 3-root cortex protoplast, 4-root endodermis and quiescent center 
protoplast, 5-root stele protoplast, 6-root phloem protoplast, 7-root protophloem and metaphloem protoplast, 8-root phloem 

companion cell protoplast, 9-root xylem protoplast, 10-root phloem pole pericycle protoplast, 11-root xylem pole pericycle protoplast, 

12-root cortex, endodermis and quiescent center protoplast, 13-root epidermal atrichoblast protoplast, 14-root hair cell protoplast, 15-
root cell, 16-root cortex cell, 17-root epid. atrichoblast and phloem companion cell, 18-root endodermis and quiescent center cell, 19-

root stele cell, 20-root vascular tissue cell, 21-root phloem companion cell, 22-root culture, 23-flower, 24-stamen, 25-pollen, 26-

abscission zone, 27-pistil, 28-carpel, 29-stigma, 30-ovary, 31-ovule, 32-petal, 33-sepal, 34-pedicel, 35-silique, 36-seed, 37-embryo, 
38-phloem, 39-roots, 40- primary root, 41-root tip, 42-root apical meristem, 43-lateral root. 
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 .بیا  با آ هم هایژ  و At4g13710-PLL25محل بیا  ژ   :12جدول میوست 

 شماره دسترسی
لیاز در آن هایی که ژن پکتاتبافت

 انددرصد بیان شده 01بالاتر از 

شماره دسترسی 

 بیانهای همژن

بیان در های همهایی که ژنبافت

 دارنددرصد  05آن بیان بالاتر از 

At4g13710 9-29-30 

At2g03090 7-28 
At3g13210 7-15-19 

At5g66460 13-24-28 

لیاز بیا  و ژ  مکتاتهای همهای بیا  مشترک بین ژ خود بیا  شده است. جایهاههر محل بیا  با عدد مربوه به 

 تر مشبر شده است. مررنگ
7-root protophloem and metaphloem protoplast, 9-root xylem protoplast, 13-root epidermal atrichoblast 

protoplast, 15-root cell, 19-root stele cell, 24-stamen, 28-carpel, 29-stigma, 30-ovary. 

 

 

 

 

 
 بیا  با آ .  های همو ژ At4g13710-PLL25 : درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ  39شکل میوست 

 

 

 .در آرابیدومای  تالیاناAt4g13710 بیا  با ژ های همباسدست ژ  جفت باز 4111: عناصر سی  موجود در توالی 17جدول میوست 

 تعداد عناصر دیهر تعداد
عناصر مورد نیاز برای 

 تنظیم هورمونی
 تعداد

عناصر پاسخ دهنده به 

 نور
MR 

شماره 

 دسترسی

2 
GCN4-motif, 

MBS 
2 TCA-element, ERE 6 

Box I, GA-motif, 

GAG-motif, 
MNF1,MRE, Sp1 

8.7 At2g03090 

5 
LTR, MBS, 

MBS1 
3 CGTCA-motif, HSE 9 

ACE, Box4, GA-

motif, GAG-motif, 
GATA-motif , TCT-

motif, rbcs-CMA7a 

14.7 At4g13210 

2 
LTR,TC-rich 

repeats 
5 

TCA-element, GARE-
motif, ABRE, ARE 

6 
G-Box, G-box, TCT-

motif, chs-CA1a 
26.3 At5g66460 

MRتواند یک شبکه را با کاهش تشداد گره ساده کند. هرچه : انتباب سطا مشینی از درجه همباتهی که میMR کمتر باشد ژ ، هم-

 تری است.بیا  ماتقیم
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 ATTED-IIبدست آمده از سایت  At1g04680-PLL26بیا  با ژ  های هم: شبکه ژ 31شکل میوست 

 

 
 آ بیا  با هم هایو ژ  At1g04680-PLL26 : نقشه کروموزومی ژ 35شکل میوست 
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. هر شماره بیانهر یک محل است که در زیر آورده شده At1g04680-PLL26محل برای ژ   19: نمودار میزا  بیا  در  32شکل میوست 

 است.
1-root protoplast, 2-root epidermis and lateral root cap protoplast, 3-root cortex protoplast, 4-root endodermis and quiescent center 

protoplast, 5-root stele protoplast, 6-root phloem protoplast, 7-root protophloem and metaphloem protoplast, 8-root phloem 
companion cell protoplast, 9-root xylem protoplast, 10-root phloem pole pericycle protoplast, 11-root xylem pole pericycle protoplast, 

12-root cortex, endodermis and quiescent center protoplast, 13-root epidermal atrichoblast protoplast, 14-root hair cell protoplast, 15-

root cell, 16-root cortex cell, 17-root epid. atrichoblast and phloem companion cell, 18-root endodermis and quiescent center cell, 19-
root stele cell, 20-root vascular tissue cell, 21-root phloem companion cell, 22-root culture, 23-flower, 24-stamen, 25-pollen, 26-

abscission zone, 27-pistil, 28-carpel, 29-stigma, 30-ovary, 31-ovule, 32-petal, 33-sepal, 34-pedicel, 35-silique, 36-seed, 37-embryo, 

38-phloem, 39-roots, 40- primary root, 41-root tip, 42-root apical meristem, 43-lateral root. 
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 .با آ  بیا های همژ  و At1g04680-PLL26محل بیا  ژ   :18جدول میوست 

 شماره دسترسی
لیاز در هایی که ژن پکتاتبافت

 دارنددرصد  01آن بیان بالاتر از 

شماره دسترسی 

 بیانهای همژن

بیان در های همهایی که ژنبافت

 دارنددرصد  05آن بیان بالاتر از 

At1g04680 13-26-30-34 

At1g41830 2-3-12-16-20 

At1g64390 26-32-34 
At1g67750 23 

At4g22010 2-3-12-13-41 

At5g11890 3 
At3g08030 2 

یاز لبیا  و ژ  مکتاتهای همهای بیا  مشترک بین ژ هر محل بیا  با عدد مربوه به خود بیا  شده است. جایهاه

 تر مشبر شده است. مررنگ
2-root epidermis and lateral root cap protoplast, 3-root cortex protoplast, 12-root cortex, endodermis and 

quiescent center protoplast, 13-root epidermal atrichoblast protoplast, 16-root cortex cell, 20-root 

vascular tissue cell, 26-abscission zone, 30-ovary32-petal, 33-sepal, 34-pedicel, 41-root tip. 

 

 
 بیا  با آ .های همو ژ At1g04680-PLL26 : درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ  37شکل میوست 

 

 

 در آرابیدومای  AT1G04680بیا  با ژ  های همباسدست ژ  bp 4111: عناصر سی  موجود در توالی  13جدول میوست 

 تالیانا

 تعداد عناصر دیهر تعداد
عناصر مورد نیاز برای 

 تنظیم هورمونی
 تعداد

عناصر پاسخ 

 دهنده به نور
MR 

شماره 

 دسترسی

1 
TC-rich 

repeats 
5 HSE, GARE-motif 11 

ATCT-motif, Box4, 

BoxI, Box II, G-Box, 

G-box,GATA-motif, 
Sp1, as-2-box 

1.4 At1g41830 

3 

MBS,Skn-1-

motif, TC-rich 
repeats 

3 ERE, HSE 9 
Box4, BoxI, Sp1, 

chs-CMA2a 
1.7 At1g64390 

5 

LTR, MBSI, 

circadian, TC-
rich repeats, 

Skn-1-motif 

2 TGACG-motif 4 
Box4, BoxI, 

GATA-motif, H-box 
3 At1g67750 

2 
TC-rich 
repeats 

2 HSE,ABRE 7 
Box4, BoxI, G-Box, 
G-box, TCT-motif 

4 At4g22010 

3 
LTR, Skn-1-

motif 
3 

ABRE, ARE, CGTCA-

motif 
7 

ATCT-motif, Box4, 

G-box,G-box, Sp1 
6.2 At5g11890 

3 

TC-rich 

repeats, Ry-

element 

3 ABRE,HSE 5 
ACE, Box4, G-

box, chs-CMA2a 
8.9 At3g08030 

MRتواند یک شییبکه را با کاهش تشداد گره سییاده کند. هرچه : انتباب سییطا مشینی از درجه همباییتهی که میMR  ، کمتر باشیید ژ

 تری است.بیا  ماتقیمهم
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توالی آمینو اسیدی با استفاده  6لیاز در گیاه برنج. یکاانی بین های مکتاتمروتئینی ژ : درصد یکاانی توالی  51جدول میوست 

 بدست آمده است.BLASTp ( /http://blast.ncbi.nlm.nih.govاز نرم افزار )

 

 لیاز برنج.  های مکتاتمحل برای ژ  42: نمودار میزا  بیا  در 38شکل میوست 

1-sperm cell, 2-root, 3-radicle 4-inflorescence, 5-panicle, 6- spikelet, 7- floret, 8- stamen, 9- pollen, 10- pistil, 11- stigma, 12- 

ovary, 13- caryopsis, 14- embryo, 15- roots, 16- root tip 

http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/


 

614 

 

 

 

 

 
 .RiceFRENDبدست آمده از مایهاه  Os04g0137100/LOC_Os04g05050بیا  ژ  های هم: شبکه ژ 33شکل میوست 

 

 
 با آ   بیا  ماتقیمهای همو ژ  Os04g0137100/LOC_Os04g05050: نقشه کروموزومی ژ  411شکل میوست 

 

http://rice.plantbiology.msu.edu/cgi-bin/ORF_infopage.cgi?orf=LOC_Os04g05050
http://rice.plantbiology.msu.edu/cgi-bin/ORF_infopage.cgi?orf=LOC_Os04g05050
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 های مبتلا.مکا  در Os04g137100/LOC_Os04g05050بیا  با ژ  های هم: نمودار میزا  بیا  ژ 414شکل میوست 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

1-sperm cell, 2-root, 3-radicle 4-inflorescence, 5-panicle, 6- spikelet, 7- floret, 8- stamen, 9- pollen, 10- pistil, 11- 
stigma, 12- ovary, 13- caryopsis, 14- embryo, 15- roots, 16- root tip 
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 .بیا  با آ هم هایژ  و Os04g137100محل بیا  ژ   :54جدول میوست 

 شماره دسترسی

از لیهایی که ژن پکتاتبافت

درصد بیان  01در آن بالاتر از 

 اند در برنجشده

های شماره دسترسی ژن

 بیانهم

بیان های همهایی که ژنبافت

درصد بیان  05در آن بالاتر از 

 اندشده

Os04g137100 

LOC_ Os04g05050 4,5,6,10,12,16 

Os01g0663300 
LOC_Os01g47400 

6-11 

Os10g0556100 
LOC_Os10g40730 

3-4-5-8-11-13-15 

os01g0140100 
LOC_Os01g04710 

6-13 

تر لیاز مررنگبیا  و ژ  مکتاتهای همهای بیا  مشترک بین ژ هر محل بیا  با عدد مربوه به خود بیا  شده است. جایهاه

 مشبر شده است. 
3-radicle 4-inflorescence, 5-panicle, 6- spikelet, 8- stamen, 10- pistil, 11- stigma, 12- ovary, 13- caryopsis, 15- 

roots, 16- root tip. 

 

 

 
 بیا  با آ . های همو ژ  Os04g0137100ژ  : درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری 416شکل میوست 

 

 

در  Os04g0137100 /LOC-os04g05050بیا  با ژ   های همژ جفت باز باسدست  4111: عناصر سی  موجود در توالی 56جدول میوست 

 برنج.

 تعداد عناصر دیهر تعداد

عناصر مورد نیاز 

برای تنظیم 

 هورمونی

 تعداد
عناصر پاسخ 

 دهنده به نور
MR شماره دسترسی 

1 LTR 3 
GARE, P-box, TGA-

element 
6 

Box4, GT1-motif, 

MNF1, SP1 
2.44 

Os01g0663300 

LOC_Os01g47400 

4 
O2-site, Skn-1-
motif, TC-rich 

repeats 

4 
ARE, CGTCA, 

ERE, TCA-motif 
5 

Box-I, SP1, GA-

motif, GT1-motif 
3.16 

Os10g0556100 

LOC_Os10g40730 

5 
Skn-1-motif, TC-

rich repeat, 

circadian 

1 TGACG-motif 4 
G-box, GAG-

motif, SP1 
4.47 

os04g0407900 

LOC_Os04g33370 

3 
MBS, RY- element, 

TC-rich repeats 
2 GARE, TGACG 5 

ACE, G Box, G- 
box, GT1-motif, 

TGT-motif 

4.89 
os01g0140100 

LOC_Os01g04710 

MR  تواند یک شبکه را با کاهش تشداد گره ساده کند. هرچه : انتباب سیطا مشینی از درجه همبایتهی که میMR بیا  کمتر باشد ژ ، هم

 تری است.ماتقیم
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 .RiceFRENDبدست آمده از مایهاه  Os06g0583900/ LOC-os06g38510بیا  ژ  های هم: شبکه ژ 419شکل میوست 

 

 
 بیا  ماتقیم با آ .های همو ژ  Os06g0583900/ LOC-os06g38510: نقشه کروموزومی ژ  411شکل میوست 
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 مبتلا.   های در مکا Os06g0583900/LOC_Os06g38510بیا  با ژ  های هم: نمودار میزا  بیا  ژ 415شکل میوست 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 .بیا  با آ هم هایژ  و Os06g0583900 محل بیا  ژ    :59جدول میوست 

 شماره دسترسی

 لیاز درهایی که ژن پکتاتبافت

درصد بیان  01آن بالاتر از 

 در برنج اندشده

های شماره دسترسی ژن

 بیانهم

بیان در های همهایی که ژنبافت

-درصد بیان شده 05آن بالاتر از 

 اند

Os06g0583900 
LOC_ Os06g38510 

LOC_ Os06g38520 
7,9 

os04g0500400 
LOC_Os04g42220 

- 

os02g0172600 
LOC_Os02g07630 

9 

 اند.درصد نداشته  75و  71بیا  با آ  به ترتیب در هیچ محلی بیا  باستر از لیاز و ژ  هم: ژ   مکتات-

ر تلیاز مررنگبیا  و ژ  مکتاتهای همهای بیا  مشترک بین ژ به خود بیا  شده است. جایهاههر محل بیا  با عدد مربوه 

 مشبر شده است. 
7- floret, 9- pollen. 

1-sperm cell, 2-root, 3-radicle 4-inflorescence, 5-panicle, 6- spikelet, 7- floret, 8- 

stamen, 9- pollen, 10- pistil, 11- stigma, 12- ovary, 13- caryopsis, 14- embryo, 15- roots, 

16- root tip 
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 بیا  با آ .های همو ژ  Os06g38510: درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ  412شکل میوست 

 

 

 Os06g38510/LOC-os06g38520 بیا  با ژ  های همجفت باز باسدست ژ  4111موجود در توالی عناصر سی   :51جدول میوست 

 تعداد عناصر دیهر تعداد

عناصر مورد نیاز 

برای تنظیم 

 هورمونی

 تعداد
عناصر پاسخ 

 دهنده به نور
MR شماره دسترسی 

1 RY-element 3 
ARE, GARE-

motif 
8 

5UTR-Py rich 

stretch, Box 4, 

Box I, I box, SP1, 

G-Box, G-box 

29.63 
os04g0500400 

LOC_Os04g42220 

5 

LTR, circadian, 

MBS, TC-rich 

repeats, Skn 1-

motif 

2 ARE, P-box 8 

ACE, GAG-motif, 

SP1, CATT, G-

Box, G-box, GT1-

motif 

47.96 
os02g0172600 

LOC_Os02g07630 

MR   تواند یک شیبکه را با کاهش تشداد گره ساده کند. هرچه  می: انتباب سیطا مشینی از درجه همبایتهی کهMR  ، کمتر باشد ژ

 تری است.بیا  ماتقیمهم
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 RiceFREND  بدست آمده از مایهاه  Os06g0144200/ LOC-os06g05209بیا  ژ  های هم: شبکه ژ 417شکل میوست 

 

 
 بیا  ماتقیم با آ .های همو ژ  Os06g0144200/ LOC-os06g05209: نقشه کروموزومی ژ  418شکل میوست 
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 های مبتلا.در مکا Os06g0144200/LOC_Os06g0143800 بیا  با ژ  های هم: نمودار میزا  بیا  ژ 413شکل 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

1-sperm cell, 2-root, 3-radicle 4-inflorescence, 5-panicle, 6- spikelet, 7- floret, 8- stamen, 9- pollen, 10- pistil, 
11- stigma, 12- ovary, 13- caryopsis, 14- embryo, 15- roots, 16- root tip 
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 .بیا  با آ هم هایژ  و Os06g0144200: محل بیا  ژ  55جدول میوست 

 شماره دسترسی

 لیاز درهایی که ژن پکتاتبافت

درصد بیان  01آن بالاتر از 

 در برنج اندشده

های دسترسی ژن شماره

 بیانهم

بیان های همهایی که ژنبافت

درصد بیان  05در آن بالاتر از 

 اندشده

Os06g0144200 

LOC_ 

Os06g05209 

LOC_ 

Os06g05272 

- 

Os06g0143800 - 

Os06g0548800 

LOC_Os06g35590 
1-9 

Os09g0339200 

LOC_Os09g16970 
9 

Os05g0149100 

LOC_Os05g05650 
9 

 اند.درصد نداشته  75و  71بیا  با آ  به ترتیب در هیچ محلی بیا  باستر از لیاز و ژ  همژ   مکتات: -

 هر محل بیا  با عدد مربوه به خود بیا  شده است. 
1-sperm cell9- pollen. 

 

 
 آ .بیا  با های همو ژ  Os06g0144200: درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ  441شکل میوست 

 
. 

 .Os06g0144200 /LOC-os06g05209بیا  با ژ  های همباسدست ژ  جفت باز 4111عناصر سی  موجود در توالی  :52جدول میوست 

 تعداد عناصر دیهر تعداد

عناصر مورد نیاز 

برای تنظیم 

 هورمونی

 تعداد
عناصر پاسخ دهنده 

 به نور
MR شماره دسترسی 

3 
LTR, Skn-1-motif, 

circadian 
2 GARE-motif, HSE 6 

ATCT-motif, 

CCGTCC-Box I, 

CAT-box, G-box, 
MRE 

4.58 
os09g0339200 

LOC_Os09g16970 

4 
MBS, circadian, 

LTR, Skn-1-motif 
7 

CGTCA-motif, 

motif IIb, HSE, 
GARE 

9 
CG-motif, G-Box, 

GAG-motif, G-box, 
5.62 

os05g0149100 

LOC_Os05g05650 

  1 CGTCA-motif 7 
Box 4, Box I, MNF1, 

CAT-box, MRE 
6.48 

os07g0238500 

LOC_Os07g13440 

3 
MBS, Skn-1-motif, 

TC-rich-repeats 
2 

CGTCA-motif, 

TGA-element 
11 

5UTR-Py- rich 

stretch, Box 4, 

CATT-motif, 

CCGTCC-box, G-

Box, G-box, SP1 

7 
os06g0548800 

LOC_Os06g35590 

MR تواند یک شبکه را با کاهش تشداد گره ساده کند. هرچه مشینی از درجه همباتهی که می: انتباب سطاMR بیا  ماتقیمکمتر باشد ژ ، هم-

 تری است.
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 RiceFREND  بدست آمده از مایهاه  Os02g0214400 /LOC-os02g12300بیا  ژ  های هم: شبکه ژ 444شکل میوست 

 
 بیا  ماتقیم با آ .های همو ژ  Os02g0214400 /LOC-os02g12300: نقشه کروموزومی ژ  446شکل میوست 

 



 

644 

 

 
 مبتلا. هایدر مکا Os02g0214400/LOC_Os02g12300 بیا  با ژ  های همنمودار میزا  بیا  ژ  :449شکل میوست 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

1-sperm cell, 2-root, 3-radicle 4-inflorescence, 5-panicle, 6- spikelet, 7- floret, 8- stamen, 9- pollen, 10- pistil, 11- stigma, 12- ovary, 13- 
caryopsis, 14- embryo, 15- roots, 16- root tip 
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 .بیا  با آ هم هایژ  و Os02g0214400محل بیا  ژ   :57جدول میوست 

 شماره دسترسی

 زلیاهایی که ژن پکتاتبافت

درصد بیان  01در آن بالاتر از 

 در برنج اندشده

-شماره دسترسی ژن

بیانهای هم  

-های همهایی که ژنبافت

 05بیان در آن بالاتر از 

 انددرصد بیان شده

Os02g0214400 

LOC_ Os02g12300 
- 

os02g0440900 

LOC_Os02g24430 1-9 

os02g0832000 
LOC_Os02g58520 

9 

Os02g0529500 

LOC_Os02g32740 
7 

Os02g0198800 

LOC_Os02g10530 
9 

 اند.درصد نداشته  75و  71بیا  با آ  به ترتیب در هیچ محلی بیا  باستر از لیاز و ژ  هم: ژ   مکتات-

 هر محل بیا  با عدد مربوه به خود بیا  شده است. 
1-sperm cell, 7- floret, 9- pollen. 

 

 
 بیا  با آ .های همو ژ  Os02g0214400: درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ  441شکل میوست 

 

 

 /Os02g0214400بیا  با ژ  های همباسدسییت ژ bp 4111: عناصییر سییی  موجود در توالی   58جدول میوسییت 
LOC-Os02g12300. 

 تعداد عناصر دیهر تعداد

عناصر مورد نیاز 

برای تنظیم 

 هورمونی

 تعداد
عناصر پاسخ 

 دهنده به نور
MR شماره دسترسی 

5 
GCN4-motif, Skn-

1-motif 
2 

CGTCA-motif, 

TATC-box 
4 

AE-box, Box 4, 

G-Box, G-box, 
11.74 

os02g0440900 

LOC_Os02g24430 

2 
Skn-1-motif, TC-

rich repeats 
6 

ABRE, ARE, MBS, 
GARE,P-box 

6 

ACE, TCT-

motif, G-box, 

GAG 

34.14 
os02g0832000 

LOC_Os02g58520 

6 

MSB, GCN4-
motif, RY-element, 

TC-rich repeats, 

circadian 

4 

ARE, HSE, 

TGACG-motif, 
SARE 

6 

5UTR-Py-rich 

stretch, Box 4, 

G-box, GAG, 
GATA, Chs, 

CMA1a 

17.23 
Os02g0198800 

LOC_Os02g10530 

3 
Skn-1-motif, RY-

element 
2 

ABRE, CGTCA-
motif 

13 

Box 4, Box I, 
TCT-motif, G-

box, G-Box, I- 

box, SP1, 
TCCC-motif 

18.86 
Os02g0529500 

LOC_Os02g32740 

MRتواند یک شبکه را با کاهش تشداد گره ساده کند. هرچه : انتباب سطا مشینی از درجه همباتهی که میMR بیا  کمتر باشد ژ ، هم

 تری است.ماتقیم
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 RiceFRENDبدست آمده از مایهاه  Os05g0293500/ LOC-os05g22800بیا  ژ  های هم: شبکه ژ 445شکل میوست 

 

 

 
 . بیا  ماتقیم با آ های همو ژ   Os05g0293500/os05g22800-LOC: نقشه کروموزومی ژ  442شکل میوست 
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 مبتلا. هایدر مکا Os05g0293500/ LOC-os05g22800بیا  با ژ  های همنمودار میزا  بیا  ژ  :447شکل میوست 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

1-sperm cell, 2-root, 3-radicle 4-inflorescence, 5-panicle, 6- spikelet, 7- floret, 8- stamen, 9- pollen, 10- pistil, 11- stigma, 12- ovary, 13- 

caryopsis, 14- embryo, 15- roots, 16- root tip 
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 .بیا  با آ های همژ  و Os05g0293500: محل بیا  ژ  53جدول 

 شماره دسترسی

از لیپکتاتهایی که ژن بافت

درصد  01در آن بالاتر از 

 در برنج اندبیان شده

-شماره دسترسی ژن

بیانهای هم  

-های همهایی که ژنبافت

 05بیان در آن بالاتر از 

 انددرصد بیان شده

Os05g0293500 

LOC_ Os05g22800 
9 

os05g0141000 
LOC_Os05g04890 

- 

os09g0398300 

LOC_Os09g23399 
9 

os02g0583300 

LOC_Os02g37220 

 

os01g0152600 
LOC_Os01g05940 

6 

os08g0235600 

LOC_Os08g13800 

1-3-5-6-8-9 

 اند.درصد نداشته  75و  71بیا  با آ  به ترتیب در هیچ محلی بیا  باستر از لیاز و ژ  هم: ژ   مکتات-

تر لیاز مررنگبیا  و ژ  مکتاتهای همهای بیا  مشترک بین ژ جایهاههر محل بیا  با عدد مربوه به خود بیا  شده است. 

 مشبر شده است. 
1-sperm cell, 3-radicle, 5-panicle, 6- spikelet, 8- stamen,  

 

 
 بیا  با آ .های همو ژ  Os05g0293500: درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ  448شکل میوست 

 

 .Os05g0293500 /LOC-Os05g22800بیا  با ژ  های همباسدست ژ  جفت باز 4111سی  موجود در توالی  : عناصر21جدول میوست 

 تعداد عناصر دیهر تعداد

عناصر مورد نیاز 

برای تنظیم 

 هورمونی

 تعداد
عناصر پاسخ 

 دهنده به نور
MR شماره دسترسی 

3 

O2-site, RY-

element, Skn-

1-motif 

4 

ARE, CGTCA- 

motif, TGACG-

motif, 

4 

ATCT-motif, Box 

I, MNF1, TCT-

motif 

11 
Os01g0152600 

LOC_Os01g05940 

4 

Skn-1-motif, 

RY-element, 

circadian 

4 
CGTCA-motif, 

HSE, GARE 
6 

Box 4, TCT-motif, 

box E, GAG-motif, 

SP1, as-z-box 

11.6 
Os08g0235600 

LOC_Os08g13800 

12 

GCN4-motif, 

O2-site, MBA, 

Skn-1-motif, 
circadian 

4 
ABRE, HSE, 

CCGTCC-box 
2 ACE,SP1 11.8 

Os09g0398300 

LOC_Os09g23399 

1 LTR 6 
ABRE, ARE, HSE, 

TGACG-motif 
9 

Box 4, SP1, 

CATT, G-Box, G-
box, GT1-motif, 

LAMO-element, 

MRE 

12.7 
Os05g0141000 

LOC_Os05g04890 

MR تواند یک شبکه را با کاهش تشداد گره ساده کند. هرچه درجه همباتهی که می: انتباب سطا مشینی ازMR بیا  کمتر باشد ژ ، هم

 تری است.ماتقیم
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 RiceFRENDبدست آمده از مایهاه Os06g0144900/ LOC-os06g05260بیا  ژ  های هم: شبکه ژ 443شکل میوست 

 
 بیا  ماتقیم با آ  .های همو ژ Os06g0144900/ LOC-os06g05260: نقشه کروموزومی ژ  461شکل میوست 

 



 

647 

 

 

 

 

 

 

 
 های مبتلا.در مکا  Os06g0144900/LOC_Os06g05260بیا  با ژ  های همنمودار میزا  بیا  ژ : 464شکل میوست 

 

 

 

1-sperm cell, 2-root, 3-radicle 4-inflorescence, 5-panicle, 6- spikelet, 7- floret, 8- stamen, 9- pollen, 10- pistil, 11- stigma, 12- 

ovary, 13- caryopsis, 14- embryo, 15- roots, 16- root tip 
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 .بیا  با آ های همژ  وOs06g144900 محل بیا  ژ   :24جدول میوست 

 شماره دسترسی

از لیهایی که ژن پکتاتبافت

درصد  01در آن بالاتر از 

 در برنج اندبیان شده

-شماره دسترسی ژن

بیانهای هم  

-های همهایی که ژنبافت

 05بیان در آن بالاتر از 

 انددرصد بیان شده

Os06g144900 
LOC_ Os06g05260 7,9 

os02g0255400 
LOC_Os02g15630 

7-9 

Os03g0122400 

LOC_Os03g03050 
1-9-10-11-12 

Os05g0297000 

LOC_Os05g23200 
1-9 

Os09g0405300 
LOC_Os09g24008 

LOC_Os09g24020 

LOC_Os09g24038 

1-7-8-11 

Os11g0500100 

LOC_Os01g43274 
1-4-8-9-13 

Os01g0620400 
LOC_Os11g30590 

1-8-9 

تر لیاز مررنگبیا  و ژ  مکتاتهای همهای بیا  مشترک بین ژ مربوه به خود بیا  شده است. جایهاههر محل بیا  با عدد 

 مشبر شده است. 
1-sperm cell, 4-inflorescence, 7- floret, 8- stamen, 9- pollen, 10- pistil, 11- stigma, 12- ovary, 13- caryopsis,  

 

 
 بیا  با آ .های همو ژ  Os06g0144900: درختچه فیلوژنتیکی توالی مروموتوری ژ  466شکل میوست 

 

 Os06g0144900/ LOC-os06g05260بیا  با ژ  های همباسدست ژ  جفت باز 4111: عناصر سی  موجود در توالی 26جدول میوست 

 تعداد عناصر دیهر تعداد
عناصر مورد نیاز برای 

هورمونیتنظیم   
 تعداد

عناصر پاسخ 

 دهنده به نور
MR شماره دسترسی 

1 Circadian 0  3 

GAG-motif, 

GATA-motif, 
SP1 

10.86 

 

Os05g0297000 

LOC_Os05g23200 

1 MBS 3 
 

 
8 

ACE, Box4, G-
box, SP1, rbcS-

CMA7a 

11.66 

 

Os11g0500100 

LOC_Os01g43274 

      
12.36 

 

Os01g0620400 

LOC_Os11g30590 

      
13.55 

 

Os03g0122400 

 LOC_Os03g03050 

1 RY-element 4 
CGTCA, TCA-

element 
4 

Box 4, G-box, 

TCT-motif 
14.8 

Os09g0405300 

LOC_Os09g24008 

LOC_Os09g24020 
LOC_Os09g24038 

MRتواند یک شییبکه را با کاهش تشداد گره سییاده کند. هرچه : انتباب سییطا مشینی از درجه همباییتهی که میMR بیا  کمتر باشیید ژ ، هم

 تری است.ماتقیم
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 RiceFRENDبدست آمده از مایهاه  Os06g0145100بیا  ژ  های همشبکه ژ  :469شکل میوست 

 
 

 

 
 مبتلا. هایدر مکا  Os06g145100بیا  با ژ  های همنمودار میزا  بیا  ژ : 461شکل میوست 

 

 

 

 

 

 

 

 

1-sperm cell, 2-root, 3-radicle 4-inflorescence, 5-panicle, 6- spikelet, 7- floret, 8- stamen, 9- pollen, 10- pistil, 11- 

stigma, 12- ovary, 13- caryopsis, 14- embryo, 15- roots, 16- root tip 
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 Os06g0145100 بیا  با ژ های هم: محل بیا  ژ 29جدول میوست 

 شماره دسترسی

لیاز هایی که ژن پکتاتبافت

درصد بیان  01در آن بالاتر از 

در برنج اندشده  

های شماره دسترسی ژن

بیانهم  

-های همهایی که ژنبافت

 05بیان در آن بالاتر از 

انددرصد بیان شده  

Os06g0145100 

 
- 

os02g0150200 
LOC_Os02g05670 

1-9 

LOC_Os01g48410 

os01g0675000 

- 

 اند.درصد نداشته  75و  71بیا  با آ  به ترتیب در هیچ محلی بیا  باستر از لیاز و ژ  هم: ژ   مکتات-

 هر محل بیا  با عدد مربوه به خود بیا  شده است. 

1-sperm cell, 9- pollen 

 

 

 

 Os06g145100بیا  با ژ  های همجفت باز باسدست ژ  4111: عناصر سی  موجود در توالی 21جدول میوست 

 تعداد
عناصر 

 دیهر
 تعداد

عناصر مورد نیاز 

برای تنظیم 

 هورمونی

 تعداد
عناصر پاسخ دهنده 

 به نور
MR شماره دسترسی 

1 Skn-1-motif 4 
ARE, TGACG-

motif 
8 

AT1-motif, 

CCGTCC-box, GA-

motif, Box4, CAT-
box, GAG-motif 

8.24 
os02g0150200 

LOC_Os02g05670 

6 

GCN4-

motif, 
MBS, Skn-

1-motif, 

TC-rich-
repeats 

1 ABRE 9 

5UTR-Py rich 
stretch, ACE, GAG-

motif, SP1, L-box, 

CG-motif, Catt-motif 

9.78 
os01g0675000 

LOC_Os01g48410 

MRتواند یک شبکه را با کاهش تشداد گره ساده کند. هرچه : انتباب سطا مشینی از درجه همباتهی که میMR  ، کمتر باشد ژ

 تری است.بیا  ماتقیمهم
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Abstract 

The advancement of knowledge in biological sciences has led to a massive increase in the 

volume of data to be extracted from the cells lining. Increase the volume of data and the 

need to store, retrieve and analyze relevant data, was the emergence of bioinformatics. 

Genes involved in biological pathways associated often together, are expressed and so 

about coexpression  key to understanding biological systems. expected to genes involved 

in the same process in many different situations have similar expression patterns. 

Clustering gene expression levels based on the similarity of the perfect tool for grouping 

genes related activities together. Specific regulation of gene transcription for all the 

important cellular functions. Each gene contains a unique combination of cis-regulatory 

elements sequence in its regulatory region 5'. Cis-regulatory elements that control many 

biological processes and response to stress. In this project to study bioinformatics genes 

coexpression with pectate lyase enzyme, with use of databases CAZy, Cell Wall 

Genomics, ATTED-II and RiceFREND, identified and evaluated 26 pectate lyase gene 

and 159 coexpression genes with it in arabidopsis and 8 pectate lyase gene and 32 

coexpression genes with it in rice. To identify the possible direct coexpression genes from 

analysis the position expressed in various tissues and analysis of cis-regulatory elements 

in the promoter sequence 1000 base pairs upstream of genes were used of information 

Genevestigator and PlantCARE base. 69 possible direct coexpression gene with pectate 

lyase gene was identified in Arabidopsis thaliana that their function is Glycosyl 

hydrolases, Pectate lyase, Pectin methyl esterase and are Expansin and in rice 10 possible 

direct gene was identified most of which have unknown functions. The results draw 

phylogenetic trees using the software MEGA5 showed that PLL1 and PLL2 of the more 

old and according to the results of the rice genes Can be eliminated Os06g145100 

accession number from the list of pectate lyase genes. Pectate lyase genes in pollen tissue, 

root, stigma, flag and abscission zines high expression. The frequency of cis-regulatory 

elements responsive to light is high in the sequence promoter of pectate lyase. As well as 

elements responding to methyl jasmonate, auxin, salicylic acid and MBS are more 

repetition. 

Keywords: Bioinformatics, Coexpression, Cis regulatory elements, Arabidopsis, 

ATTED-II, PlantCARE 
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