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 های مختلف گیاهیگونهدر  SOS1ژن  و فیزیکوشیمیایی مطالعه فیلوژنتیکی
 3، پرویز حیدری2زرینی، حمید نجفی 1*سیده فرزانه فاطمی

 .کارشناس ارشد اصلاح نباتات، پژوهشکده ژنتیک و زیست فناوری کشاورزی طبرستان، دانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی ساری1

 .استادیار گروه زراعت و اصلاح نباتات، دانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی ساری2
 کشاورزی و منابع طبیعی ساری دانشجوی دکتری اصلاح نباتات، دانشگاه علوم.3

 چکیده
آرابیدوپسیس تالیانا به عنوان یک ترین نقش را در تحمل شوری گیاه دارد. این سیستم در مهم SOS هایسیستم سابقه و هدف:

  .کندرسانی سلول در مسیرهای تحمل به تنش شوری عمل میسیستم پیام

 و EXPASYو Tair ،EBI، NCBI ،plantcareاز پایگاه  در آرابیدوبسیس sos1 در این تحقیق با بررسی توالی ژن ها:مواد و روش

 ، MEGA5از لحاظ میزان تشابه با نرم افزارهای ها آن میزان همولوژی ،مختلف سیزده گونه گیاهیروابط این ژن در بررسی جهت چنین هم

Bioedit   وUPGMA تعیین گردید.  

بیشترین  ان دادنشنتایج ماتریس تکاملی  .گرفتگروه قرار  سهدر توالی پروتئینی این ژن  ،نتایج تجزیه کلاستر بر مبنای ها:یافته

نمودن توالی  ردیفنتایج هم وجود داشت. ان و آجیلوپس توچیبین گندم نصله ترین فاکمو  فاصله بین آرابیدوپسیس و آجیلوپس توچی

 مشابه است. اسید آمینه کاملاً 11در این گیاهان، در  sos1پروتئینی نشان داد که توالی ژن 

جهت افزایش بیان ژن که یک ناحیه  CAATجعبه چنین و همشود که در پاسخ به اسید آبسزیک فعال می ABREناحیه  وجود بحث:

زیستی های غیرمقابله با تنش( جهت SOS1از پتانسیل گیاهان حاوی ژن ) حاکی ،باشد در همه نواحی پروموتوری گیاهان مورد مطالعهمی

 .باشدمی

واند تدر طی فرایند تکامل است و میبیانگر ناحیه حفاظت شده در این گیاهان توالی پروتئینی اسید آمینه در  11تشابه  :گیرینتیجه

 .گرددپیشنهاد نیز و توالی نوکلئوتیدی آن جهت طراحی پرایمر دارای نقش ساختاری مهمی در عملکرد پروتئین داشته باشد 

 ، تجزیه کلاستر ، آنالیز فیلوژنتیکی sos1 شوری،  کلمات کلیدی:

 مقدمه
زیستی های غیرترین تنششوری خاک یکی از عمده

ایجاد شرایط ک در خاک، منجر به غلظت بالای نمباشد. می

جذب آب و مواد غذایی را برای گیاه دشوار  هکشده   1کمبود آب

                                                           
1 - dehydration 

وجود یون های سدیم در خاک به دلیل ایجاد . (2) سازدمی

ز تفتوسن های سیتوسولی،آنزیم ، فعالیتK+اثرات سوء بر میزان 

های گوناگونی در ژن(. 6) استبرای گیاه سمی  و متابولیسم،

توانند اثرات تنش را به دخالت دارند که میپاسخ به این عوامل 

حداقل رسانده و منجر به تنظیم محیط سلولی و تحمل گیاه 

تغییر نسبت یون موجود در گیاه به علت نفوذ یون سدیم  شوند.

تنظیم  (. 3) باشداز طریق مسیرهای جذب یون پتاسیم می

های مهم در جنبه  هموستازی یون در درون سلول یکی از

در  2SOS. سیستم شودمحسوب میمقاومت به تنش شوری 

2 - Salt overly sensitive 

 ملکولی - سلولی بیوتکنولوژی   هایتازه

3333 زمستان، هفدهم، شماره پنجمدوره    

 فرزانه فاطمی مسئول : سندهینو*

 f.fatemi88@yahoo.com:یکیالکترون پست

 70/70/3332تاریخ دریافت مقاله: 

 37/70/3333تاریخ پذیرش مقاله: 
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سانی سلول رگیاه آرابیدوپسیس تالیانا به عنوان یک سیستم پیام

آنالیز (. 9) کندعمل می در مسیرهای تحمل به تنش شوری

منجر به شناسایی سه پروتئین درگیر  SOSهای مولکولی موتان

که یک پیام کلسیم  شد  SOS3, SOS2, SOS1 در این سیستم

 .ندکالقا شده با تنش یونی را به هوموستازی یونی متصل می

SOS1 کد  این ژن .ترین نقش را در تحمل شوری گیاه داردمهم

سدیم واقع در غشای  /پروتون کننده یک آنتی پورتر

 .است پلاسمایی

به عنوان واسطه در خروج یون  SOS1سازی فعال 

 سدیم، در توزیع مجدد این یون در سراسر گیاه نقش دارد

در آرابیدوبسیس در  SOS1وجود مکان ژنی  . (7،8،9)

منجر  آنفعال شدن بوده و  ضروری K+و  Na+هموستازی یون 

به ایجاد تعادل اسمزی در درون سلول و در نتیجه تسهیم یون 

امروزه برای تجزیه و تحلیل، . (1) شودسدیم به درون واکوئل می

-منابع و روش از ،هاطلاعات و شناسایی روابط بین دادهتفسیر ا

زیه ، تجهااین حوزه شود. یکی ازبیوانفورماتیک استفاده می های

ها، جست و جو در که شامل همردیفی توالی استمولکولی 

، و ترسیم روابط تکاملی 1هاهای اطلاعاتی، شناسایی نگارهپایگاه

به  SOS سیستم اهمیت به دلیل (.2)و مقایسه ژنومی است 

 ضروری است (1شکل (ثر در هوموستازی یونیعنوان سیستم مؤ

بررسی و مورد  این ژن و تشابه آن در گیاهان مختلفتوالی 

از اهداف این تحقیق بررسی و مقایسه توالی مقایسه قرار گیرد. 

یاهان این ژن در گو تکاملی و تعیین روابط فیلوژنتیکی  sos1ژن 

 باشد.یم مربوطه  ابزارهای بیوانفورماتیکیمختلف با استفاده از 

 

 

 

 گیاه آرابیدوپسیس 2بر روی کروموزوم شماره  sos1موقعیت ژن  -1شکل 

 های ناقلین یونیرسانی تنظیم کننده بیان و فعالیتمسیرهای پیام)الف(، 

 )ب( در سیتوپلاسم تحت شرایط شوری Na+جهت حفظ غلظت ناچیز 

 روش کار
در آرابیدوپسیس از  sos1جهت بررسی عملکردی ژن 

استفاده شد. شماره tair (http://www.arabidopsis.org ) پایگاه

تهیه  EBI (http://www.ebi.ac.uk)  از سایت sos1 شناسه ژن

 ایگاههای پروتیینی در پو سپس بوسیله بلاست نمودن توالی شد

NCBI (http://www.ncbi.nlm.nig.gov) های سایر توالی

ردیف (. جهت هم1دست آمد )جدول هب sos1ژن همولوگ 

  Bioeditافزارهای پوشان از نرمها و بررسی نقاط همکردن توالی

                                                           
1 - Motif 

فزار الی و محاسبه ماتریس فاصله از نرمو برای تعیین روابط تکام

MEGA5  ای به روش خوشهاستفاده شد. تجزیهUPGMA  با

 افزار مربوطه صورت گرفت. نرم

شماره شناسه در  نام گیاه

 NCBIپایگاه

 طول

 توالی
Aegilops speltoides CAX83736 1142 

Aegilops tauschii CAX83737 1142 

Aeluropus littoralis AEV89922.1 1139 
Arabidopsis thaliana AAD20091 1162 

Brassica napus ACA50526 1142 

Chenopodium quinoa ACN66494 1161 

Limonium gmelinii ACF05808 1151 

Oryza sativa Japonica AAW33875 1148 

Populus trichocarpa XP_002315837 1129 

Solanum lycopersicum BAL04564 1151 

Triticum aestivum CAX83738 1142 

Triticum monococcum CAX83735 1142 

Triticum turgidum ACB47885 1142 

Vitis vinifera ACY03274 1141 

 

با ) هعمورد مطالدر گیاهان  sos1شماره شناسه و طول توالی ژن  -1جدول

به منظور بررسی میزان (  NCBIپایگاه  استفاده از بلاست توالی پروتئینی در

 شباهت و روابط تکاملی

از  1SOSدر نواحی پروموتوری ژن  2جهت بررسی عناصر سیس

 careplant (http://bioinformatics.psbسایت 

.ugent.be/webtools/plantcare/html استفاده گردید و )

خصوصیات فیزیکوشیمیایی، پیش بینی نواحی درون همچنین 

2 - cis element 
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ها و تغییرات پس از ترجمه از طریق غشائی، جستجوی دمین

 مورد آنالیز قرار گرفت. EXPASY (http://expasy.org)سایت 

 بحث
نشان در گیاه آرابیدپسیس  sos1خصوصیات ژن بررسی  

قرار دارد و از اتصال  2و 1این ژن بر روی کروموزوم دهد، می

ناحیه اینترونی تشکیل شده است.  11ناحیه اگزونی و  12

اسید  ترکیببررسی خصوصیات فیزیکوشیمیایی نشان داد که 

 %19 آلانین، %28، ترئونین %33آمینه این  ژن متشکل از 

سیستئین بود. ترئونین پروتئینی درون سلولی  %18گلیسین و 

واند تاست و در محیط خارج سلولی نیز میو قابل فسفریله شدن 

ها، در تعیین ساختار شود. تعیین میزان اسید آمینهگلیکوزیله 

الکتریکی باشد. نقطه ایزومی پروتئینی و تکامل سلولی مهم

که از خصوصیات مهم  باشدمی 7/3توالی اسید آمینه این ژن 

ر اساس آن قطبیت پروتئین مشخص باشد که باسید آمینه می

  شود.می

 رونویسی آغاز نواحیبررسی نواحی پروموتوری نشان داد که در 

 ABREناحیه  چنینهم .ر توالی بازی وجود داردی دیهاتفاوت

-در پاسخ به اسید آبسزیک فعال می ه( کCACGTG)با توالی 

در گیاه آرابیدوپسیس  sos1در توالی پروموتوری ژن  ،شود

یک ناحیه جهت  که CAATچنین جعبه مشاهده شد. و هم

باشد در همه نواحی پروموتوری گیاهان افزایش بیان ژن می

ای همورد مطالعه مشاهده گردید البته در بعضی نمونه ها تفاوت

در توالی این ناحیه وجود داشت که نشان از پتانسیل گیاهان 

های غیر زیستی مقابله با تنش( جهت SOS1حاوی این ژن )

های دارد. با مطالعه دقیق نواحی تنظیم کننده در توالی

پرموتوری، امکان بررسی عملکرد ژن و میزان همبسته بودن با 

 شود.ها را در یک مسیر خاص فراهم میسایر ژن

  sos1های پروتئینی برای ژن ردیف کردن توالینتایج هم

و  وجود دارد همولوژینشان داد که بین گیاهان مورد مطالعه 

)  اسید آمینه طول داشت 11 ،1حفاظت شدهبزرگترین ناحیه 

روابط تواند جهت بررسی نواحی حفاظت شده می .(2شکل

عنوان یک جایگاه هها مورد بررسی قرار گرفته و بتکاملی ژن

جهت چنین د و همنخاص در عملکرد و ساختار پروتئین باش

طراحی پرایمر و شناسایی این ژن در سایر گیاهان توالی 

ر ماتریس تکاملی بگردد. نوکلئوتیدی این ناحیه پیشنهاد می

اساس همبستگی پواسون محاسبه شد ونتایج این ماتریس نشان 

آرابیدوپسیس و  sos1داد که بین توالی پروتئینی ژن 

و بین گندم نان و ( 132/1آجیلوپس توچی بیشترین فاصله )

 ( وجود داشت.113/1آجیلوپس توچی کمترین فا صله )

 

 

 

 

 

 در گیاهان مورد مطالعه. sos1ردیف کردن توالی پروتئینی ژن هم -2شکل

                                                           
1 -Conserved 
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گیاهان مورد مطالعه. در بین sos1  های  پروتئینی ژنتوالی و فاصله ژنتیکی ماتریس برآورد تنوع تکاملی -2جدول 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 . UPGMAدر گیاهان بااستفاده از تجزیه کلاستر با روش  sos1گروه بندی بر اساس توالی اسید آمینه ژن  -3شکل 

در گیاهان  sos1تجزیه کلاستر بر اساس توالی پروتئینی ژن 

مختلف نشان داد که گیاهان مورد مطالعه در سه گروه قرار دارند 

کان بررسی روابط تکاملی فراهم (. طبق تجزیه کلاستر ام3)شکل

شود در گروه یک گیاهان خانواده گرامینه قرار گرفتند و می

بیشترین فاصله در این گروه بین آجیلوپس توچی و برنج وجود 

ین باین تجزیه وجود رابطه خویشاوندی  چنین نتایجداشت.  هم

بین  ومدکند. در گروه جنس تریتیکوم و آجیلوپس را تأیید می

گیاهان فاصله تنوعی زیادی مشاهده شد که بیشترین میزان 

بین توالی پروتئینی سیب زمینی و گیاه چنوپدیوم کاینوا وجود 

ه کبیدوپسیس قرار گرفتند در گروه سوم گیاه کلزا و آرا داشت.

 ند.باشر توالی پروتئینی نزدیک به هم میدهد از نظنشان می

 گیرینتیجه

نتایج درخت فیلوژنتیکی بیانگر این موضوع است که بین گیاهان 

مطلق به یک خانواده فاصله ژنتیکی کمتری وجود دارد در واقع 

تکامل ژنتیکی فرایندی علمی است که امکان تعیین تاریخ 

های تکامل ژنتیکی ها را از طریق درختها یا توالیگروهتکامل 

کند. در واقع با بررسی درخت فیلوژنتیکی امکان کشف فراهم می

عملکرد ژن، ردیابی منشاء ژن و مشخص کردن خویشاوندان 

 شود.  یک موجود فراهم می

 سپاسگزاری

مازندران برای حمایت دانشگاه  گروه زراعت و اصلاح نباتاتاز 

 شود.ه تشکر و قدردانی میژوعلمی و مالی این پر
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