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در گستره ژنوم  OASTL-Like ی تبارزایی، ساختار و تظاهر خانواده ژنیمطالعه

 in silicoبا رویکرد آرابیدوپسیس و برنج 

 محمدحسین رضادوست ، امین عابدی و*آبادمریم رجبی فرشمی، رضا شیرزادیان خرم

 یکشاورز یوتکنولوژیگروه ب ی،دانشکده علوم کشاورز، لانیدانشگاه گ، رشت، رانیا

 20/06/1401 تاریخ پذیرش: 07/03/1401تاریخ دریافت: 

 چکیده

ای بوده و آنزیم ساز ترکیبات دفاعی است که سنتز آن در گیاهان دو مرحلهسیستئین یک ترکیب آلی گوگرد دار و پیش

-Pyridoxal)ی آخر آن نقش دارد که برای فعالیت به کوفاکتور در مرحله (OASTL; EC 2.5.1.47)سنتاز سیستئین

Phosphate )PLP نیاز دارد. یافتن ژن( های دارای دمین عملکردیPyridoxal-Phosphate dependent enzyme )PALP 

های در این گیاهان شد. در این تحقیق ویژگی OASTL-Likeژن  19و  20در ژنوم آرابیدوپسیس و برنج موجب شناسایی  

ظیمی سیس، تنظیم تظاهر پس از رونویسی و پروفایل های حفاظت شده، عناصر تنفیزیکوشیمیایی، فیلوژنی، ساختار ژنی، موتیف

به دو دسته اصلی و چندین  OASTL-Likeهای در آرابیدوپسیس و برنج بررسی شد. ژن OASTL-Likeهای خانواده تظاهر ژن

ایید کرد که بندی تبارزایی را تهای شناسایی شده، گروهزیرگروه تقسیم شدند. ساختار اگزون اینترونی و ترکیب و توزیع موتیف

در  OASTL-Likeهای ارزیابی ناحیه پروموتری ژن ها بود.شدگی و اختصاصی بودن مسیر تکاملی این ژندهنده حفاظتنشان

 ABREو  AREترتیب ب G-boxنوع عنصر تنظیمی شد که پس از  48و  47رتیب موجب شناسایی آرابیدوپسیس و برنج بت

گیرند قرار می miRNAنوع مولکول  105و  87ترتیب هدف ها در آرابیدوپسیس و برنج بنژ باشند. ایندارای بیشترین فراوانی می

حاکی از کارکرد بسیار  OASTL-Likeهای باشد. پروفایل تظاهر ژنی اهمیت تنظیم تظاهر پس از رونویسی میدهندهکه نشان

باشد. این مطالعه با شناسایی و کاوش ها میمونهای غیر زیستی و هورها در مراحل مختلف نموی، پاسخ به تنشمتنوع این ژن

های مهندسی ژنتیک با هدف کند که در پژوهشها ارایه می، نتایج قابل توجهی را در مورد این ژنOASTL-Likeاعضای خانواده 

 تواند مورد توجه باشند.های محیطی میبهبود مقاومت گیاهان به تنش

 اه داده، پروموتر، تظاهر ژن، سیستئین سنتاز ، پایگکیوانفورماتیب: های کلیدی واژه

  r.shirzadian@guilan.ac.irالکترونیکی:  ، پست 09117061208مسئول، تلفن:  * نویسنده

 مقدمه

 گوگرد یا سولفور چهارمین ماده غذایی مهم برای رشد و 

و پتاسیم است. سیستئین نمو گیاهان پس از نیتروژن، فسفر 

اولین مولکول شناسایی شده در متابولیسم گیاه است که 

باشد. در گیاهان بیوسنتز حاوی گوگرد و نیتروژن می

سیستئین نقش اصلی را در تثبیت گوگرد معدنی از محیط 

ساز ترکیبات حاوی گوگرد مانند دارد. سیستئین پیش

ین، کوفاکتورها، متیونین و مشتقات آن، گلوتاتیون، فیتوکلات

(. 22باشد )های ثانویه متعدد میها و متابولیتویتامین

های ی ضروری برای تمام سلولسیستئین یک اسیدآمینه

های دارای بیوسنتز باشد و سنتز آن در تمام بخشزنده می

مستقل پروتئین )سیتوزول، میتوکندری و کلروپلاست( 

 (. 14مورد نیاز است )

 (O-acetylserin (Thiol) lyase) ز یاآنزیم سیستئین سنتا

OASTL های که به نامO-acetylserine sulfhydrylase  و

cysteine synthase (CSase) ادغام  ،شودنیز شناخته می
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و تولید سیستئین را کاتالیز  O-acetylserineسولفید به 

های حفاظت سیستئین سنتاز جزو پروتئین (.28کند )می

باشد. در گیاهان ها میا و یوکاریوتهشده در پروکاریوت

 OAS( O-acetyl serinاولین گام در سنتز سیستئین تولید )

است که ( acetyl-Coa)آ کوو استیل( Serin) از سرین

 ی فعالیت کمپلکس هتروالیگومریک سیستئین سنتازواسطهب

(Cysteine Synthase Complex (CSC))  که متشکل از

 Serin acetyl transferaseهای فعال )آنزیم

(SERAT=SAT) )SAT های غیرفعال و آنزیمOASTL 

بوسیله دایمر  OASشود. در گام بعدی باشد، انجام میمی

با سولفید ترکیب شده و سیستئین تولید  OASTLفعال 

برای فعالیت به کوفاکتور  OASTLآنزیم  (.36شود )می

(Pyridoxal-Phosphate )PLP  وابسته است و در زیر

 β-Substituted Alanineی ژنی نه عضوی )انوادهخ

Synthase )BSAS گیرند. این زیر خانواده عضو قرار می

 (.36باشد )می PLPهای وابسته به خانواده ژنی آنزیم

هایی هستند که دارای تمامی اعضای این خانواده آنزیم

 Pyridoxal-Phosphate dependentدمین عملکردی)

enzyme  )PALP  و برای فعالیت به کوفاکتور  بوده

(Pyridoxal-Phosphate)PLP ( 29نیاز دارند .) 

عنوان شناسایی و ب OASTLژن  9در گیاه آرابیدوپسیس، 

(. مطالعات نشان 13معرفی شد ) BSASزیر خانواده ژنی 

در سنتز بخش عمده  BSASایزوفرم  3داد که تنها 

سیستئین سلولی مشارکت دارد که شامل سیتوسولی 

(OASTL-A1( پلاستیدی ، )OASTL-B و میتوکندریایی )

(OASTL-Cمی ) باشد. سایرOASTL  ها یا فعالیت

سیستئین سنتازی بسیار کمی دارند و یا در طول تکامل 

(. در گیاه 36-14اند )های دیگری کسب کردهعملکرد

و  SoCSaseA ،SoCSaseBهای به نام cDNAاسفناج سه 

SoCSaseC یب ترتیافت شد که بOASTL  های

(.  30کنند )و میتوکندریایی را کد می سیتوسولی، پلاستیدی

AtOASTL دنبال آن ایزوفرم پلاستیدی سیتوزولی و ب

AtOASTL بیشترین نقش را در سنتز سیستئین در ریشه و ،

سیتوسولی  OASTL(. 35برگ آرابیدوپسیس دارند )

 تیدرصد از کل فعال 44در برگ ) OASTL ایزوفرم اصلی

OASTLو ریشه )( تیفعال درصد از کل 80ی OASTL )

دو ایزوفرم سیتوزولی و (. 14آرابیدوپسیس است )

 OASTLدرصد از کل فعالیت  95پلاستیدی در کنار هم 

میتوکندیایی  AtOASTL (.14ها را بر عهده دارند )در برگ

 5سیستئین در ریشه دارد تنها  که نقش مهمی در سنتز

 (.35-14دهد )را تشکیل می OASTLدرصد از کل فعالیت 

 OASTLمشخص شده است که چند عضو از خانواده ژنی 

در مقاومت گیاهان در برابر فلزات سنگین و تنش 

باعث  سیتوزولی AtOASTLاکسیداتیو نقش دارند. سرکوب 

کاهش میزان سیستئین و گلوتاتیون درون سلولی و افزایش 

دوپسیس در آرابی (.33-26شد ) حساسیت به کادمیوم

شناسایی شده است.  OASTLژن  9و  SATژن  5بترتیب 

که در سیتوپلاسم،  OASTLو  SATهای آنزیم ایزوفرم

است و کمپلکس سنتز پلاستیدها و میتوکندری توزیع شده

سیستئین نقش مهمی در کنترل بیوسنتز سیستئین دارند 

سیستئین در روند دفاعی گیاهان در مقابله با تنش  (.36)

ای دارد، سیستئین عامل اصلی کنترل یین کنندهنقش تع

گلوتاتیون و  .باشدها میبیوسنتز گلوتاتیون و فیتوکلاتین

های آزاد و سایر ترکیبات گوگرد دار ثانویه در مهار رادیکال

 (.27-9ها نقش دارند )لذا در پاسخ گیاهان به تنش

منظور شناسایی و ب PALPدر این مطالعه دمین عملکردی 

های دارای این دمین در ژنوم آرابیدوپسیس و ژنکاوش 

عنوان های شناسایی شده برار گرفت. ژنبرنج مورد توجه ق

شناخته شدند. جایگاه سلولی،  OASTL-Likeخانواده ژنی 

ها، روابط تبارزایی طبق درخت مشخصات کلی پروتئین

ها، ردیف سازی طول کامل پروتئینرسم شده بر مبنای هم

های حفاظت شده، عناصر اینترونی، موتیف-ساختار اگزون

تنظیمی سیس ناحیه پروموتری، سازوکار تنظیم تظاهر پس 

و الگوی تظاهر  miRNAهای از رونویسی از طریق مولکول

های ها در مراحل مختلف نموی، پاسخ به هورمونژن

های غیر زیستی در ریشه و ساقه با استفاده مختلف و تنش
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بیوانفورماتیکی مورد بررسی قرار  هایاز ابزارها و روش

 گرفت.

 مواد و روشها

در گیاه  OASTL-Likeشناسایی اعضای خانواده ژنی 

 HMM  (Hidden Markovپروفایل: آرابیدوپسیس و برنج

Model) ( دمینPF00291 )PALP ی از پایگاه دادهPfam 

 HMMSearchو سپس با استفاده از ابزار  (29دریافت شد )

آرابیدوپسیس  OASTL-Likeهای پروتئین(، جستجوی 12)

های ( با پارامتر8) Ensemble Plantو برنج در پایگاه داده 

( صورت گرفت. پس از E.value 0.01پیش فرض )

و  Pfamها، با استفاده از پایگاه داده دریافت تمام توالی

HmmScan  وجود دمین کارکردیPALP های در توالی

های دارای این توالی (.11شد )پروتئینی غیر تکراری تائید 

در آرابیدوپسیس  OASTL-Likeهای عنوان پروتئیندمین ب

ها در و برنج تعیین شدند. جهت نامگذاری ژن

و در   Arabidopsis thalianaاز  At پیشوند آرابیدوپسیس

در  OASTLو سپس  Oriza sativaاز  Osبرنج پیشوند 

ها بر اساس گذاری ژننظر گرفته شد و در نهایت شماره

های عمومی ها انجام شد. ویژگیجایگاه کروموزومی آن

مانند وزن مولکولی، طول و  OASTL-Likeهای پروتئین

 سایت  ProtParamنقطه ایزو الکتریک از طریق ابزار 

Expasy (5 بررسی و برای شناسایی جایگاه سلولی )

  (.38استفاده شد ) CELLOها از سرور پروتئین

ی و تجزیه و تحلیل تبارزایی خانواده ردیف سازهم

OASTL-Like :ردیف منظور تهیه درخت تبارزایی، همب

بر اساس   OASTL-Likeهای سازی طول کامل پروتئین

 Clustal Xبا استفاده از نرم افزار های پیش فرضپارامتر

ردیف سازی در فرمت ( و سپس نتیجه هم23انجام )  2.1

Fasta یی به نرم افزار برای رسم درخت تبارزاMEGA7 

(. رسم درخت تبارزایی بر اساس الگوریتم 21ارائه شد )

انجام و از ( Maximum likelihood) بیشینه درست نمایی

تکرار برای  1500با ( Boot Strap) آزمون بوت استرپ

 ارزیابی صحت درخت رسم شده استفاده شد.

شناسایی ساختار ژنی و موتیف های حفاظت شده ژن

ساختار ژنی )تعداد و طول : OASTL-Likeهای 

 ،OASTL-Likeاگزون/اینترون( و فاز پیرایش خانواده ژنی 

(، CDSژنومی و کد کننده ) DNAبر اساس مقایسه توالی 

صورت گرافیکی ارزیابی و ب GSDS2.0با استفاده از سرور 

های پروتئینی های اختصاصی توالی(. موتیف16رسم شد )

های مورد با پارامتر MEMEور این خانواده توسط سر

موتیف و حداقل و حداکثر  20استفاده شامل شناسایی 

اسید آمینه شناسایی شد  50و  15رتیب ها بتطول موتیف

های شناسایی شده (. سپس برای بررسی کارکرد موتیف6)

  (.11استفاده شد ) Pfamاز پایگاه داده 

های درگیر با  miRNAکاوش پروموتر و شناسایی 

جفت باز بالا دست  1500ناحیه  :OASTL-Likeهای ژن

عنوان ناحیه پروموتری ب OASTL-Likeهای کدون شروع ژن

مورد  PlantCareها در  Cis elementبا هدف شناسایی 

(. سپس عناصر تنظیمی شناسایی 24ارزیابی قرارگرفت )

بندی و فراوانی هر عنصر شده بر اساس کارکرد گروه

هایی که  miRNAئه شد. پیش بینی تنظیمی شمارش و ارا

 OASTL-Likeهای در تنظیم تظاهر پس از رونویسی ژن

و امتیاز  PsRNATargetنقش دارند با استفاده از سرور 

ها و ارتباط بین ژن (.10انجام شد ) 3.5مورد انتظار بالای 

شناسایی شده با نرم افزار  miRNAهای مولکول

Cytoscape ( 32رسم شد .) 

منظور بررسی ب:  OASTL-Likeهای ظاهر ژنبررسی ت

در واکنش به  AtOASTL-Likeهای پروفایل تظاهر ژن

های غیر زیستی )شامل سرما، خشکی، گرما، اسمزی، تنش

(، Genotoxicو  UV-Bاکسیداتیو، شوری، زخم، 

ها )شامل آبسیزیک اسید، ایندول استیک اسید، هورمون

تیلن ( و مراحل نموی زآتین، جیبرلین، متیل جاسمونات و ا

اندام  16مرحله نموی متفاوت مربوط به  46)شامل 
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آرابیدوپسیس شامل بذر خشک، بذر مرطوب، گره اول، 

برگ اولیه، لپه، ریشه، گل، برگ، محور زیر لپه، برگ 

روزت، برگ پیر، ساقه، شاخه، گرده بالغ، بذر و روزت 

فت دریا efp Browserرویشی(، اطلاعات از پایگاه داده 

 بندیبرای خوشه Mev4(. از نرم افزار 15شد )

(Clustering )های تظاهر بر اساس روش اقلیدسیداده 

(Euclidean) و الگوریتم بیشترین فاصله (Complete 

Linkage) و نیز رسم نقشه حرارتی (Heat map ) استفاده

  (.31شد )

 نتایج

جستجوی : OASTL-Likeشناسایی اعضای خانواده ژنی 

های دارای دمین آرابیدوپسیس و برنج برای یافتن ژنژنوم 

ژن  19و  20ترتیب موجب شناسایی ب  PALPعملکردی 

OASTL-Like دلیل داشتن دمین که ب در این گیاهان شد

عنوان خانواده و رابطه تکاملی نزدیک ب PALPعملکردی 

در نظر گرفته  OsOASTL-Likeو  AtOASTL-Likeژنی 

عنوان دمین ب Pfamیگاه داده در پا PALPشدند. دمین 

(. 29معرفی شده است ) PALPحفاظت شده خانواده 

هایی هستند که برای تمامی اعضای این خانواده آنزیم

( نیاز دارند. PLPفسفات ) فعالیت به کوفاکتور پیریدوکسال

ها بر اساس جایگاه کروموزومی در آرابیدوپسیس از این ژن

AtOASTL1  تاAtOASTL20  رنج از و در بOsOASTL1  تا

OsOASTL19 (. اطلاعات مربوط 1نامگذاری شدند )جدول

 Ensembleها از پایگاه داده به جایگاه فیزیکی این ژن

Plant های دریافت و مشخص شد که توزیع ژن OASTL-

Likeدر  باشد.در ژنوم آرابیدوپسیس و برنج یکنواخت نمی

ژن روی  5و  4، 7، 1، 3ترتیب آرابیدوپسیس ب

، 1، 2، 3، 2، 3نج و در بر  5و  4، 3، 2، 1های کروموزوم

، 6، 5، 4، 3، 2، 1های ترتیب روی کروموزومژن ب 1و  1، 6

  (.1قرار دارند )جدول 12و  8

نشان  OASTL-Likeمطالعات فیزیکوشیمیایی خانواده ژنی 

ها از نظر تعداد اسیدهای آمینه، وزن داد که این ژن

طول  اوت دارند. در آرابیدوپسیسبا هم تفpI مولکولی و 

 AtOASTL8اسیدآمینه در  250های این خانواده از پروتئین

اسیدآمینه در  592کیلودالتون( تا  46/26)وزن مولکولی 

AtOASTL7  کیلودالتون( متغیر  63/64)وزن مولکولی

 23/5ها نیز از است، دامنه نقطه ایزوالکتریک پروتئین

(AtOASTL6تا ) 9 (AtOASTL5)  متفاوت است. در برنج

اسیدآمینه  112از  OASTL-Likeهای خانواده طول پروتئین

 602کیلودالتون( تا  9/11)وزن مولکولی  OsOASTL4در 

 5/65)وزن مولکولی  OsOASTL7اسیدآمینه در 

ها کیلودالتون( متغیر است. دامنه نقطه ایزوالکتریک پروتئین

( OsOASTL4) 9/8( تا OsOASTL15) 93/4نیز از 

بینی جایگاه سلولی این (. پیش1متفاوت است )جدول

ها در هر دو گیاه نشان داد که اعضای این خانواده پروتئین

است در سیتوپلاسم، کلروپلاست و میتوکندری توزیع شده

دلیل وجود سازوکار پیرایش (. در آرابیدوپسیس ب1)جدول

 49توانایی کد کردن   AtOASTL-Likeژن  20متناوب 

های پیرایش تئین را دارند و در برنج با احتساب نسخهپرو

 25توانایی کد کردن  OsOASTL-Likeژن  19متناوب 

 پروتئین را دارند.

 

 شناسایی شده در ژنوم آرابیدوپسیس و برنج OASTL-Likeهای مشخصات عمومی ژن -1 جدول

 جایگاه سلولی زوالکتریکنقطه ای وزن پروتئین طول پروتئین کروموزوم نام ژن شماره دسترسی ژن

AT1G48420 AtOASTL1 1 401 9/43  87/6  میتوکندری و کلروپلاست 

AT1G55880 AtOASTL2 1 421 43/45  51/8  میتوکندری و کلروپلاست 

AT1G72810 AtOASTL3 1 516 92/56  23/8  میتوکندری و کلروپلاست 
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AT2G43750 AtOASTL4 2 392 65/41  14/8  کلروپلاست 

AT3G03630 AtOASTL5 3 404 16/43  کلروپلاست 9 

AT3G04940 AtOASTL6 3 324 29/34  23/5  سیتوپلاسم 

AT3G10050 AtOASTL7 3 592 63/64  21/7  کلروپلاست 

AT3G22460 AtOASTL8 3 250 46/26  43/5  سیتوپلاسم 

AT3G26115 AtOASTL9 3 427 42/47  7/8  میتوکندری 

AT3G59760 AtOASTL10 3 433 11/46  59/8  میتوکندری و کلروپلاست 

AT3G61440 AtOASTL11 3 368 92/39  71/8  میتوکندری و کلروپلاست 

AT4G11640 AtOASTL12 4 331 06/35  95/6  سیتوپلاسم و کلروپلاست 

AT4G14880 AtOASTL13 4 323 31/34  47/5  سیتوپلاسم و کلروپلاست 

AT4G27070 AtOASTL14 4 475 6/51  2/6  کلروپلاست 

AT4G29840 AtOASTL15 4 526 77/57  11/7  کلروپلاست 

AT5G28020 AtOASTL16 5 323 31/34  47/5  سیتوپلاسم 

AT5G28030 AtOASTL17 5 323 32/34  61/5  سیتوپلاسم 

AT5G28237 AtOASTL18 5 465 64/50  58/6  سیتوپلاسم و کلروپلاست 

AT5G38530 AtOASTL19 5 506 74/55  79/6  ریسیتوپلاسم و میتوکند 

AT5G54810 AtOASTL20 5 470 92/50  36/6  کلروپلاست 

Os01g0693800 OsOASTL1 1 525 7/57  25/6  میتوکندری، کلروپلاست 

Os01g0814800 OsOASTL2 1 392 3/41  53/5  کلروپلاست 

Os01g0978100 OsOASTL3 1 394 8/41  27/6  کلروپلاست 

Os02g0222100 OsOASTL4 2 112 9/11  9/8  کلروپلاست 

Os02g0773300 OsOASTL5 2 385 4/41  83/6  سیتوپلاسم، میتوکندری، کلروپلاست 

Os03g0215800 OsOASTL6 3 450 2/48  7/8  میتوکندری 

Os03g0713000 OsOASTL7 3 602 5/65  77/5  کلروپلاست 

Os03g0747800 OsOASTL8 3 325 3/34  35/5  سیتوپلاسم 

Os04g0165700 OsOASTL9 4 377 1/40  41/8  میتوکندری، کلروپلاست 

Os04g0555900 OsOASTL10 4 339 6/35  79/5  سیتوپلاسم 

Os05g0549700 OsOASTL11 5 521 2/57  74/6  میتوکندری، کلروپلاست 

Os06g0149700 OsOASTL12 6 339 5/36  85/5  سیتوپلاسم 

Os06g0149900 OsOASTL13 6 347 04/37  35/5  سیتوپلاسم، کلروپلاست 

Os06g0564400 OsOASTL14 6 257 3/27  55/5  کلروپلاست 

Os06g0564500 OsOASTL15 6 357  5/38  93/4  سیتوپلاسم 

Os06g0564700 OsOASTL16 6 342 7/36  49/5  سیتوپلاسم، کلروپلاست 

Os06g0632200 OsOASTL17 6 485 8/52  24/7  میتوکندری 

Os08g0135900 OsOASTL18 8 471 9/49  29/6  کلروپلاست 

Os12g0625000 OsOASTL19 12 347 8/36  08/6  کلروپلاست 
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از آنجایی : OASTL-Likeهای بررسی رابطه تکاملی ژن

های خویشاوند نزدیک عموماً عملکرد مشابه دارند. که ژن

ها مورد بینی عملکرد ژنتواند برای پیشتحلیل تبارزایی می

 بر اساس آزمون بوت استرپ با (.34استفاده قرار بگیرد )

در آرابیدوپسیس دو  OASTL-Likeهای ژن تکرار ، 1500

ی عمده تقسیم شدند لپه و برنج تک لپه به دو دسته

 BSASعضوی  9های زیر خانواده ژنی (. ژن1)شکل

 OASTL-Likeهای عضو از ژن 11همراه آرابیدوپسیس ب

عضوی قرار گرفتند. طبق  20برنج در یک دسته جداگانه 

ها دارای که تمامی این ژنبررسی منابع مشخص شد 

باشند. دسته فعالیت سیستئین سنتازی و یا مرتبط به آن می

عضو از  8و  AtOASTL-Likeعضو از  11دوم  شامل 

OsOASTL-Like باشد. اعضاء این دسته دارای می

سیستئین  -عملکردهایی چون تریپتوفان سنتاز، د

 باشند.یدسولفیدراز، ترئونین سنتاز و ترئونین دهیدراتاز م

 

ها بر اساس طول کامل پروتئین انجام و رسم ردیف سازی توالیدر آرابیدوپسیس و برنج. همOASTL-Like درخت تبارزایی خانواده   -1 شکل

استرپ با نمایی انجام و برای تائید صحت درخت رسم شده از آزمون بوت و بر اساس الگوریتم بیشینه درست MEGA7افزار درخت با استفاده از نرم

 در آرابیدوپسیس با رنگ سبز و در برنج با رنگ صورتی مشخص شده است. OASTL-Likeهای تکرار استفاده شد. پروتئین 1500

 

های حفاظت شده ژنشناسایی ساختار ژنی و موتیف

تواند شواهد بررسی ساختار ژنی می: OASTL-Likeهای 

کاملی ارزشمندی جهت تأیید درخت فیلوژنتیکی و روابط ت

بررسی ساختار  (.2) نمایدهای ژنی ارائه درون خانواده

در  OASTL-Likeاگزون اینترونی خانواده ژنی 

ی تنوع ساختاری بالای آرابیدوپسیس و برنج نشان دهنده

اینترون  10تا  0ها از باشد. این ژنهای این خانواده میژن

ها اگزون داشته و هر سه فاز پیرایش در آن 11تا  1و 

فاز اینترونی رابطه مستقیمی با میزان  شود. نوعمشاهده می

رد. بیشترین دا پیرایشحفاظت شدگی توالی در جایگاه 

فاز صفر، یک و دو  برای ترتیبمیزان حفاظت شدگی ب

فاز صفر بالاترین میزان حفاظت شدگی را  .(37) است

 ,OsOASTL17جز های این خانواده ژنی )بداشته و اینترون

OsOASTL10  وAtOASTL12 باشندکه فاقد فاز صفر می )
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باشند دارای یک و بیش از یک فاز پیرایش صفر می

،  AtOASTL15های جز ژن(. نتایج نشان داد ب2)شکل

OsOASTL1  وOsOASTL11  که فاقد اینترون و

AtOASTL3 ها باشد، سایر ژنکه تنها دارای یک اینترون می

ن در بررسی موتیفی ژ 4بیش از یک اینترون دارند. این 

(. بلندترین اینترون 3دند )شکلکاملاً مشابه با هم دیده ش

باشد می  AtOASTL18و  OsOASTL3ترتیب مربوط به ب

 (. 2باشند )شکلنیز می DNAترین ژن در که طویل

های های حفاظت شده توالیبرای شناسایی موتیف

آرابیدوپسیس و برنج با  OASTL-Likeپروتئینی خانواده 

 20بررسی شد. در این بررسی  MEMEاستفاده از سرور 

تا  Motif 1صورت تیف حفاظت شده  شناسایی شد که بمو

Motif 20 ها با مشخص شده است. ارزیابی کارکرد موتیف

Pfam های شناسایی شده نشان داد که نیمی از موتیف

باشند می PALPنشانگر بخشی از دمین عملکردی 

داقل دارای یک موتیف کارکردی ها حتمامی ژن .(2)جدول

تا  11های شناسایی شده دارای (. موتیف3)شکل باشندمی

ی این بررسی (. در نتیجه2باشند )جدولآمینواسید می 50

دارای بالاترین  5مشخص شد که موتیف کارکردی شماره 

باشد که می OASTL-Likeخانواده  عدد( در24فروانی )

باشد ن در طی تکامل میشدگی بالای آدهنده حفاظتنشان

ی کاوش موتیف مشخص شد که (. در نتیجه3)شکل

عضو از  15های حفاظت شده در ترتیب و ترکیب موتیف

باشد ( می7-2-4-1-16-5-6-3کلاستر اول دارای تشابه )

دارای  5و  4، 3، 2، 1های شماره که از این بین موتیف

تنها  AtOASTL9(. 2باشند )جدولمی PALPعملکرد 

باشد می 8ارای دو عدد موتیف عملکردی شماره د

  (.3)شکل

 

اگزون،  است.رسم شده GSDS2.0که با استفاده از سرور  در آرابیدوپسیس و برنج OASTL-Likeژنی اینترونی خانواده-ساختار اگزون -2شکل

 باشند.دهنده فاز پیرایش مینشان 2و  1است. اعداد صفر، ترتیب با رنگ بنفش، مشکی و آبی مشخص شدهها ب UTRاینترون و 
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 آرابیدوپسیس و برنج OASTL-Likeهای های حفاظت شده در پروتئینتوالی و کارکرد موتیف -2 جدول

 کارکرد توالی طول فراوانی امتیاز موتیف

1 
2.7e-380 

21 29 
TPNAYMLQQFENPANPKIHYETTGPEIWK PALP 

2 
5.0e-463 

19 41 
ZPCSSVKDRIALSMIEDAEEKGLITPGKTTLIEPTSGNTGI PALP 

3 
8.0e-519 

18 50 
ALKEGLLVGISSGAAAAAAIKVAKRPENAGKLIVVVFPSFGERYLSSVLF PALP 

4 
2.4e-441 

19 50 
AFVAAAKGYKLILTMPASMSLERRIJLRAFGAELVLTDPAKGMKGAVDKA PALP 

5 
1.90E-306 

24 31 
GTGGTITGVGRYLKEKNPDIKIIGVEPSESA PALP 

6 
1.30E-293 

16 41 
VLSGGKPGPHKIQGIGAGFIPKNLDVSIIDEVIQVSSEEAI _____ 

7 
8.70E-249 

19 29 
IASDVTQLIGNTPLVYLNNIVKGCVARIA _____ 

8 
3.90E-110 

16 29 
VAETSAGQHAAALAAACARFGLPCIVVMP PALP 

9 
3.70E-118 

16 29 
GPDJYLKREGLSHTGSFKDRGAVAQVLQA PALP 

10 
1.20E-99 

4 50 
NSLNSLRLEGQKTAAIEILQQFDWQVPDWVIVPGGNLGNIYAFYKGFEMC PALP 

11 
1.90E-90 

4 50 
YWRDLFDSRVGKTTWPYGSGVWSKKEWVLPEIDDDDIVSLFEGNSNLFWA _____ 

12 
2.20E-81 

6 50 
PGVGPEHSFLKDIGRAEYYSITDEEALEAFKRVSRLEGIIPALETSHALA PALP 

13 
8.10E-77 

4 50 
DWVTNVETTHYILGSVAGPHPYPMMVRDFHAVIGKETRKQAMEKWGGKPD _____ 

14 
2.10E-78 

4 05  
TGMFACPHTGVALAALFKLRDQGIIGPNDRTVVVSTAHGLKFTQSKIDYH PALP 

15 
1.80E-60 

4 50 
TLMHALSELESAFYALATDEDFQRELAGILKDYVGRESPLYFAERLTEHY _____ 

16 
8.80E-60 

19 11 
DTAGKVDIFVA _____ 

17 
1.60E-59 

4 50 
FHEFVDDTDVRMIGVEAAGFGLDSGKHAATLTKGDVGVLHGAMSYLLQDD _____ 

18 
2.20E-58 

4 41 
ISLAQLIQPIANGATVLSJDTDFDGCMRLIREVTAELPIYL _____ 

19 
4.90E-57 

4 50 
WTDFKPQVAETTFASAIQIGDPVSIDRAVYALKKTDGIVEEATEEELMDA _____ 

20 
2.60E-38 

4 28 
LGLVDRIPRLVCAQAANANPLYRHYKSG _____ 

 

 

 
 است.شناسایی شده MEMEو برنج که با استفاده از سرور در آرابیدوپسیس  OASTL-Likeهای های حفاظت شده در پروتئینموتیف -3 شکل
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شناسایی عناصر تنظیمی سیس موجود در ناحیه 

ها تظاهر و کارکرد ژن: OASTL-Likeهای پروموتری ژن

ها تعیین ناحیه پروموتری آن cisبر اساس عناصر تنظیمی 

شود و تنوع در فراوانی و توزیع این عناصر تنظیمی می

ها ی تفاوت تنظیمی و کارکردی آن ژندهندهتواند نشانمی

-OASTLهای خانوادهدر ارزیابی پروموتر ژن (.19باشد )

Like   نوع عنصر تنظیمی با فراوانی  47در آرابیدوپسیس

عدد  391نوع عنصر تنظیمی با فراوانی  48و در برنج   423

شناسایی شد که مربوط به شش گروه کارکردی پاسخ به 

 Circadianعمومی و  نش، اختصاصی بافت،نور، هورمون، ت

نوع  21و  21ترتیب باشند. در آرابیدوپسیس و برنج بمی

 9عدد،  151و  194عنصر تنظیمی پاسخ به نور با فراوانی 

و  122نوع عنصر تنظیمی پاسخ به هورمون با فراوانی  9و 

نوع عنصر تنظیمی پاسخ به تنش با  6و  4عدد،  135

نوع عنصر تنظیمی عمومی با  5و  7، عدد 49و  67فراوانی 

نوع عنصر تنظیمی  6و  5عدد،  25و  17فراوانی 

عدد و عنصر تنظیمی  26و  16اختصاصی بافت با فراوانی 

circadian  عدد یافت شد. فراوانی این  5و  7با فراوانی

ها و نیز فراوانی عناصر در ناحیه تنظیمی هر یک از این ژن

 .(3)جدول باشدیها بسیار متنوع مکلی آن

( و در 4)شکل AtOASTL18در آرابیدوپسیس پروموتر ژن  

ی بیشترین ( دارا5)شکل OsOASTL7برنج پروموتر ژن 

باشد. عدد( می 35و  37ترتیب تعداد عناصر تنظیمی )ب

بیشترین فراوانی کل عناصر تنظیمی در آرابیدوپسیس 

 ABREعدد( و  41) AREعددG-box (43  ،)مربوط به 

ترتیب در پاسخ به نور، پاسخ به باشد که بعدد( می 35)

( و در برنج 3تنش و پاسخ به هورمون نقش دارند )جدول

 ABREعدد( و  50) G-boxبیشترین فراوانی مربوط به 

بر روی  ARE(. عنصر تنظیمی 3باشد )جدولعدد( می 49)

حضور  AtOASTL-Likeهای خانواده پروموتر تمامی ژن

ترین عنصر تنظیمی پروموتر اس عمومیداشته و بر این اس

ترین عنصر (. در برنج عمومی4)شکلباشد این خانواده می

باشد که تنها برروی پروموتر ژن می G-boxتنظیمی 

OsOASTL8 (.5حضور ندارد )شکل  

 

 یدوپسیس و برنجدر آراب OASTL-Likeهای فراوانی و کارکرد عناصر تنظیمی شناسایی شده در ناحیه پروموتری ژن -3 جدول

 برنج آرابیدوپسیس

 کارکرد فراوانی عنصر تنظیمی کارکرد فراوانی عنصر تنظیمی

G-box 43 عنصر تنظیمی پاسخ به نور 
G-box 50 عنصر تنظیمی پاسخ به نور 

Box 4 28 عنصر تنظیمی پاسخ به نور 
Box 4 18 عنصر تنظیمی پاسخ به نور 

TCCC-motif 28  نورعنصر تنظیمی پاسخ به 
GT1-motif 15 عنصر تنظیمی پاسخ به نور 

GT1-motif 19 عنصر تنظیمی پاسخ به نور 
GATA-motif 13 عنصر تنظیمی پاسخ به نور 

AE-box 13 عنصر تنظیمی پاسخ به نور 
Sp1 13 عنصر تنظیمی پاسخ به نور 

I-box 12 عنصر تنظیمی پاسخ به نور 
TCT-motif 6 عنصر تنظیمی پاسخ به نور 

MRE 11 عنصر تنظیمی پاسخ به نور 
ATCT-motif 5 عنصر تنظیمی پاسخ به نور 

ACE 6 عنصر تنظیمی پاسخ به نور 
TCCC-motif 5 عنصر تنظیمی پاسخ به نور 

ATCT-motif 5 عنصر تنظیمی پاسخ به نور 
I-box 4 عنصر تنظیمی پاسخ به نور 

GATA-motif 5 عنصر تنظیمی پاسخ به نور 
ACE 3 یمی پاسخ به نورعنصر تنظ 

LAMP-element 4 عنصر تنظیمی پاسخ به نور 
AE-box 3 عنصر تنظیمی پاسخ به نور 

Sp1 4 عنصر تنظیمی پاسخ به نور 
chs-CMA1a 3 عنصر تنظیمی پاسخ به نور 

chs-CMA1a 3 عنصر تنظیمی پاسخ به نور 
MRE 3 عنصر تنظیمی پاسخ به نور 
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GA-motif 3 ورعنصر تنظیمی پاسخ به ن 
chs-Unit 1 m1 2 عنصر تنظیمی پاسخ به نور 

3-AF1 binding site 
 عنصر تنظیمی پاسخ به نور 2

chs-CMA2a 2 عنصر تنظیمی پاسخ به نور 

AT1-motif 2 عنصر تنظیمی پاسخ به نور 
3-AF1 binding site 

 عنصر تنظیمی پاسخ به نور 1

GTGGC-motif 2 عنصر تنظیمی پاسخ به نور 
ATC-motif 1 عنصر تنظیمی پاسخ به نور 

3-AF3 binding site 
 عنصر تنظیمی پاسخ به نور 1

GA-motif 1 عنصر تنظیمی پاسخ به نور 

chs-CMA2a 1 عنصر تنظیمی پاسخ به نور 
GTGGC-motif 1 عنصر تنظیمی پاسخ به نور 

Gap-box 1 عنصر تنظیمی پاسخ به نور 
Gap-box 1 عنصر تنظیمی پاسخ به نور 

Box II 1 عنصر تنظیمی پاسخ به نور 
Box II 1 عنصر تنظیمی پاسخ به نور 

ABRE 35 عنصر تنظیمی پاسخ به آبسیزیک اسید ABRE 49 عنصر تنظیمی پاسخ به آبسیزیک اسید 

CGTCA-motif 25 عنصر تنظیمی پاسخ به متیل جاسمونات CGTCA-motif 28 عنصر تنظیمی پاسخ به متیل جاسمونات 

TGACG-motif 25 عنصر تنظیمی پاسخ به متیل جاسمونات TGACG-motif 26 عنصر تنظیمی پاسخ به متیل جاسمونات 

TGA-element 11 عنصر تنظیمی پاسخ به اکسین 
TCA-element 12 عنصر تنظیمی پاسخ به سالیسیلیک اسید 

TCA-element 8 عنصر تنظیمی پاسخ به سالیسیلیک اسید TATC-box 5 به جیبرلین عنصر تنظیمی پاسخ 

GARE-motif 6 عنصر تنظیمی پاسخ به جیبرلین 
TGA-element 5 عنصر تنظیمی پاسخ به اکسین 

TATC-box 6 عنصر تنظیمی پاسخ به جیبرلین 
GARE-motif 5 عنصر تنظیمی پاسخ به جیبرلین 

P-box 5 عنصر تنظیمی پاسخ به جیبرلین 
AuxRR-core 4 عنصر تنظیمی پاسخ به اکسین 

AuxRR-core 1 عنصر تنظیمی پاسخ به اکسین 
P-box 1 عنصر تنظیمی پاسخ به جیبرلین 

ARE 41 هوازیعنصر تنظیمی پاسخ به شرایط بی ARE 19 هوازیعنصر تنظیمی پاسخ به شرایط بی 

MBS 10 عنصر تنظیمی پاسخ به خشکی 
MBS 12 عنصر تنظیمی پاسخ به خشکی 

LTR 9 عنصر تنظیمی پاسخ به سرما 
GC-motif 9 عنصر تنظیمی پاسخ به شرایط بی هوازی 

TC-rich repeats 7 عنصر تنظیمی پاسخ به تنش 
TC-rich repeats 6 عنصر تنظیمی پاسخ به تنش 

O2-site 6 عنصر تنظیمی متابولیسم زئین 
WUN-motif 2 عنصر تنظیمی پاسخ به تنش 

GCN4_motif 5 عنصر تنظیمی تظاهر در اندوسپرم 
LTR 1 تنظیمی پاسخ به سرما عنصر 

HD-Zip 1 2 مزوفیلیعنصر تنظیمی تمایز پلاستید سلولهای O2-site 8 عنصر تنظیمی متابولیسم زئین 

CAT-box 2 عنصر تنظیمی تظاهر در مریستم 
CAT-box 8 عنصر تنظیمی تظاهر در مریستم 

MSA-like 1 عنصر تنظیمی سیکل سلولی 
MSA-like 5 یعنصر تنظیمی سیکل سلول 

CCAAT-box 5 عنصر تنظیمی عمومی 
GCN4_motif 3 عنصر تنظیمی تظاهر در اندوسپرم 

Unnamed__1 4 عنصر تنظیمی عمومی 
RY-element 1 عنصر تنظیمی مختص بذر 

AT-rich element 3 عنصر تنظیمی عمومی 
motif I 1 عنصر تنظیمی مختص ریشه 

A-box 2 عنصر تنظیمی عمومی 
A-box 16 می عمومیعنصر تنظی 

A-box 1 عنصر تنظیمی عمومی 
CCAAT-box 6 عنصر تنظیمی عمومی 

AT-rich 
sequence 1 عنصر تنظیمی عمومی 

Unnamed__1 1 عنصر تنظیمی عمومی 

Box III 1 عنصر تنظیمی عمومی 
AT-rich element 1 عنصر تنظیمی عمومی 

circadian 7  عنصر تنظیمیcircadian 
MBSI 1 ومیعنصر تنظیمی عم 

   
circadian 

 circadianعنصر تنظیمی  5
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 AtOASTL-Likeهای فراوانی عناصر تنظیمی شناسایی شده در ناحیه پروموتری ژن -4شکل 

 

 

 OsOASTL-Likeهای ژن عناصر تنظیمی شناسایی شده در ناحیه پروموتریفراوانی  -5 شکل

 

گر به واکنش miRNAهای شناسایی مولکول

های  RNAها جزء RNA ریز :   OASTL-Likeهایژن

غیر رمز آور پروتئین هستند که  نوکلئوتید( 19-24کوتاه )

ی برش یا ممانعت از ترجمه تظاهر ژن را در سطوح وسیلهب

کنند و نقش مهمی در تنظیم پس از رونویسی تنظیم می

در نتیجه  (.25م و پاسخ به تنش دارند )رشد گیاه، متابولیس

در  OASTL-Likeهای خانواده ژن mRNAبررسی توالی 

های مورد آرابیدوپسیس و برنج مشاهده شد که تمام ژن
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مطالعه تحت تاثیر تنظیم تظاهر پس از رونویسی قرار 

عدد  138و در برنج  119گیرند. در آرابیدوپسیس می

miRNA  یافت شد که بدون احتسابmiRNA  های تکراری

توانایی تاثیر گذاری بر  miRNAنوع  105و  87ترتیب ب

 را دارند.  OASTL-Likeهای روی ژن

مورد با برش  79مورد و در برنج  71در آرابیدوپسیس 

mRNA های و سایر مولکولmiRNA  با جلوگیری از

-AtOASTLژن  20، توانایی تنظیم تظاهر mRNAترجمه 

Like  ژن  19وOsOASTL-Like  را پس از رونویسی دارند

و در برنج   AtOASTL10(. در آرابیدوپسیس 7و  6)شکل 

OsOASTL5  در معرض بیشترین تعدادmiRNA ترتیب )ب

مورد از  AtOASTL10 9نوع( قرار داشته که در  16و  12

مورد از طریق ممانعت از ترجمه و در  3طریق برش و 

OsOASTL5 15 رد از طریق مورد از طریق برش و یک مو

ها میممانعت از ترجمه موجب سرکوب تظاهر این ژن

 AtOASTL5های (. در آرابیدوپسیس ژن7و  6شوند )شکل 

و  OsOASTL2های و در برنج ژن AtOASTL14و 

OsOASTL12  در معرض کمترین تعدادmiRNA ترتیب )ب

  (.7و  6گیرند )شکل نوع( قرار می 1و  2

 

 
انجام PsRNATarget   نقش دارند توسط سرور AtOASTL-Likeهای هایی که در تنظیم تظاهر پس از رونویسی ژن miRNAبینی پیش -6شکل 

 رسم شد. Cytoscape با نرم افزار miRNAهای ها و مولکولو ارتباط بین ژن
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انجام  PsRNATarget توسط سرورنقش دارند  OsOASTL-Likeهای هایی که در تنظیم تظاهر پس از رونویسی ژن miRNAبینی پیش -7 شکل

 رسم شد. Cytoscape با نرم افزار miRNAهای ها و مولکولو ارتباط بین ژن

 

مطالعه :  OASTL-Likeهای بررسی الگوی تظاهر ژن

بینی نقش الگوی تظاهر اعضای خانواده ژنی در پیش

تواند مفید باشد. در نقشه حرارتی ها میشناختی آنزیست

در مراحل نموی مختلف،  AtOASTL-Likeهای تظاهر ژن

میزان ب AtOASTL17مربوط به ژن  بیشترین افزایش تظاهر

 ,Flower Stage 12) گل، کاسبرگ 12مرحله در  4.65

Sepals )  و بیشترین کاهش تظاهر مربوط به ژن

AtOASTL19 پرچمگل،  15مرحله در  -5.77میزان ب 

(, Stamen15Flower Stage  )  مرحله گزارش شد. در

و  AtOASTL14های نموی دانه گرده بالغ، تظاهر ژن

AtOASTL20  ها برابر افزایش و تظاهر سایر ژن 3.6میزان ب

های (. در بررسی تغییرات تظاهر ژن8کاهش یافت )شکل

AtOASTL-Like های مختلفدر پاسخ به هورمون ،

ترتیب در ژن بیشترین افزایش و کاهش تظاهر ب

AtOASTL10 ( و 63/1میزان )بAtOASTL17 میزان )ب

ساعت پس از قرار گرفتن در معرض هورمون  3( -58/2

در  AtOASTL17متیل جاسمونات مشاهده شد. تظاهر ژن 

است های مختلف عموماً سرکوب شدهمعرض هورمون

 (.9)شکل

مطالعه تنش غیر زیستی در ریشه نشان داد که بیشترین 

و  AtOASTL14های افزایش تظاهر مربوط به ژن

AtOASTL20 ساعت تنش شوری و  6پس از  1.84میزان ب

میزان ب AtOASTL17بیشترین کاهش تظاهر مربوط به ژن 

باشد. در ریشه ساعت تنش خشکی می 12پس از  -1.9

های در معرض تنش AtOASTL17میزان تظاهر ژن 

(. 10یابد )شکلغیرزیستی مختلف غالباً کاهش می
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AtOASTL8  یا همانAtOASTL-A2 ا اینکه طبق منابع ب

های در نقشه (، ولی15کند )پروتئین عملکردی تولید نمی

ی دهد و در ریشهحرارتی افزایش و کاهش تظاهر نشان می

یابد در معرض تنش غیر زیستی غالباً افزایش تظاهر می

های غیر زیستی، ی در معرض تنش(. در ساقه10)شکل

های بیشترین میزان افزایش تظاهر مربوط به ژن

AtOASTL14  وAtOASTL20 (و بیشترین 12/2میزان ب )

( -56/3 میزانب) AtOASTL2کاهش تظاهر مربوط به ژن 

ساعت تنش اسمزی  24و  3ترتیب پس از ب

 (.10باشد)شکلمی

 

 

نال به صورت نوار اندام آرابیدوپسیس. ارزش سیگ 16مرحله نموی متفاوت مربوط به  46در  AtOASTL-Likeهای پروفایل تظاهر ژن -8 شکل

ی عدم تغییر تظاهر و رنگ قرمز دهندهدهنده سرکوب تظاهر، رنگ سیاه نشانرنگی در کنار نقشه حرارتی ارائه شده است که در آن رنگ سبز نشان

 ی افزایش تظاهر است.دهندهنشان

 

ک اسید، اندول استیک اسید، زآتین، جیبرلین، متیل های مختلف شامل آبسیزیدر معرض هورمون ATOASTL-Likeهای پروفایل تظاهر ژن -9 شکل

 جاسمونات و اتیلن.
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و  UVهای غیر زیستی )سرما، خشکی، گرما، اسمزی، اکسیداتیو، شوری، زخم، در پاسخ به تنش AtOASTL-Likeهای پروفایل تظاهر ژن -10 شکل

Genotoxic( در ریشه )Aو ) ( ساقهB.) 

 

 بحث و نتیجه گیری

: OASTL-Likeهای تکاملی و ساختاری  ژن مطالعه

های مطالعه درخت تبارزایی نشان داد که در دسته اول، ژن

AtOASTL17 (DES1), AtOASTL6 (CYS D1)  و

AtOASTL16 (CYS D2) در کنار هم قرار دارند کهCYS 

D1 و CYS D2  دارای فعالیت سیستئین سنتازی )سنتز

-Lای فعالیت دار DES1و سولفید( و  OASسیستئین از 

Cysteine Desulfhydrase 1 باشد که سیستئین را به می

های (. ژن3کند )سولفید، پیروات و آمونیاک تجزیه می

AtOASTL8 ،AtOASTL13(OASTL-A1) ،OsOASTL19 ،
OsOASTL8 ،AtOASTL4 (OASTL-B) ،AtOASTL10 

(OASTL-C)  و  OsOASTL3 ترتیب در کنار هم در که ب

ر دارند، همگی دارای فعالیت سیستئین یک زیر گروه قرا

در  AtOASTL11 (CYS C1)(. 1باشند )شکلسنتازی می

(A) (B) 
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در کنار  AtOASTL5 (CS26)و  OsOASTL9کنار 

OsOASTL2  قرار دارد، آنزیمCYS C1  دارای فعالیتβ-

cyanoalanine Synthase C1 باشد که میβ-cyanoalanine 

 CS26( و آنزیم 13کند )را از سیانید و سیستئین سنتز می

-Sباشد که می S-Sulfocysteine Synthaseدارای فعالیت 

Sulfocysteine  را ازThiosulfate  وOAS کند سنتز می

اند عضو دیگر کلاستر اول که در کنار هم گروه شده 6 (.7)

OsOASTL باشند های دارای فعالیت سیستئین سنتاز می

 (.1)شکل

، AtOASTL19 (TSB Type2) های در دسته دوم، ژن

OsOASTL17  وOsOASTL18  و نیزAtOASTL18 

(TSB3) ، AtOASTL14 (TSB2)    و AtOASTL20 

(TSB1)  که در یک زیر گروه قرار دارند دارای فعالیت

Tryptophan Synthase Beta chain باشند، میTSB  ها

ی بیوسنتز تریپتوفان یعنی تراکم ایندول و آخرین مرحله

 OsOASTL5و  AtOASTL1 (.28کنند )لیز میسرین را کاتا

قرار  TSBهای دارای فعالیت که در کنار هم و ما بین ژن

 D-Cysteine Desulfhydrase (DCD)دارند دارای فعالیت 

، پیروات و آمونیاک S2Hرا به  Cysteine-Dباشند که می

که به دور از این دو قرار دارد  AtOASTL9کنند، تجزیه می

 AtOASTL3های ژن (.18باشد )نین فعالیتی مینیز دارای چ

AtOASTL15, OsOASTL1,  وOsOASTL11  که در یک

 Threonine Synthaseزیر گروه قرار دارند دارای فعالیت 

که دارای فعالیت  OsOASTL10و  AtOASTL12باشند. می

Serine Recemase  وAtOASTL7  وOsOASTL7  که

باشند نیز در می Threonine dehydrataseدارای فعالیت 

 OsOASTL6و  AtOASTL2کنار هم قرار دارند. برای 

  .عملکردی شناخته نشده است

های درخت شود در زیر گروههمانگونه که مشاهده می

های پارالوگ و ارتولوگ در کنار هم تبارزایی رسم شده، ژن

قرار دارند و اعضای بسیار نزدیک در هر زیر گروه ژنی 

(. 1باشند )شکلمشابه و یا نزدیک به هم میدارای عملکرد 

های ای کارکرد ژنبر اساس نتایج ژنومیکس مقایسه

OASTL-Like های همولوگ برنج بر اساس کارکرد ژن

ها در آرابیدوپسیس تائید شد. بررسی ساختار ژنی و آن

های حفاظت شده شواهد بیشتری در تائید موتیف

نماید. کاملی ارائه میبندی درخت تبارزایی و روابط تگروه

شود ساختار اگزون همانطور که از نتایج استنباط می

های شناسایی شده اینترونی و ترکیب و توزیع موتیف

های مورد بندی تبارزایی ژنی گروهمشابه و تایید کننده

آنالیز ساختارهای ژنی و (. 3و  2باشد )شکلبررسی می

در هر گروه از ها ها نشان داد که این ژنترکیب موتیف

شدگی بالایی برخوردار بوده که حاکی از حفاظت

در کنار . (2) باشدکارکردهای مشابه اعضای هر گروه می

های دارای فعالیت سیستئین سنتازی در هم قرار گرفتن ژن

ی مسیر تکاملی متفاوت و یک دسته جداگانه نشان دهنده

ن های دارای دمیها از سایر ژنی این ژنحفاظت شده

 اشدبدر هر دو گیاه مورد مطالعه می PALPعملکردی 

  .(1)شکل

و عناصر تنظیمی سیس   miRNAهای مطالعه مولکول

نقش مهمی در ها RNA ریز :   OASTL-Likeهایژن

های زیستی و ژن در پاسخ به تنش تظاهرتنظیمات پس از 

نتایج نشان داد که در آرابیدوپسیس و  (.1) غیرزیستی دارند

 miR156, miR159, miR167های  microRNAبرنج 

این دو گیاه  OASTL-Likeبین خانواده ژنی  miR171و

 miRNAهای یکی از خانواده miR167باشند. مشترک می

بسیار حفاظت شده در گیاهان است که در تنظیم رشد 

ها، زمان گلدهی، رشد جنینی، ها، گلها، برگها، ساقهریشه

عضو  10ارکت دارد. در برنج رشد بذر و پاسخ به تنش مش

ژن  هااز این خانواده مشاهده شد که تمامی آن

OsOASTL14  را به روش ممانعت از ترجمه مورد هدف

و  AtOASTL18که دو ژن  miR156 (.25دهند )قرار می

OsOASTL18 دهد جزو تنظیم را مورد هدف قرار می

های اصلی رشد و پاسخ به تنش در گیاهان است. کننده
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را بیش از حد  miR156لعات نشان داد هر گیاهی که مطا

شتری نسبت به تنش کادمیوم دارد کند تحمل بیتظاهر می

(40.) miR159 های که بر روی ژنOsOASTL1, 

OsOASTL11  وAtOASTL7  از طریق سازوکار برش اثر

گذارد در بسیاری از گیاهان شناسایی شده است. می

ش تظاهر بسیاری از سرکوب این ژن در برنج موجب کاه

کاهش وزن و های پاسخ دهنده به برازینواستروئید و ژن

  (.41اندازه بذر شده است )

در هر دو گیاه مورد  OASTL-Likeاعضاء خانواده ژنی 

گیرند متفاوت قرار می miRNAبررسی هدف تعداد زیادی 

ها توانایی بالایی در تنظیم کارکرد  miRNAکه این 

در شرایط مختلف دارند. علاوه بر ها اختصاصی این ژن

این، وجود عناصر تنظیمی سیس مختلف با فراوانی متفاوت 

، پاسخ به تنش، شامل پاسخ به نور، پاسخ به هورمون

در این خانواده ژنی  circadianمختص بافت، عمومی و 

های ی ضرورت کنترل تظاهر و ایفای نقش ژننشان دهنده

OASTL-Like ندهای رشد و نموی و در بسیاری از فرای

عوامل رونویسی باشد. دفاعی در آرابیدوپسیس و برنج می

های تحت کنترل خود را از ای از ژنتوانند مجموعهمی

طریق اتصال اختصاصی به عناصر تنظیمی سیس موجود در 

توان در مجموع می (.2) های هدف، تنظیم کنندانداز ژنراه

یس ناحیه گفت تنوع و فراوانی گسترده عناصر س

-OASTLهای های موثر بر ژن miRNAپروموتری و نیز 

Like  ،در هر دو گیاه مورد بررسی حاکی از تنوع کارکردی

ها در سطوح پیچیدگی و اهمیت تنظیم تظاهر این ژن

 اشد.برونویسی و پس از رونویسی می

همانطور که : OASTL-Likeهای مطالعه الگوی تظاهر ژن

 AtOASTL-Likeهای تظاهر ژن شود در نقشهمشاهده می

بیشترین افزایش و  های مختلف،در پاسخ به هورمون

در   AtOASTL17و  AtOASTL10ترتیب در کاهش تظاهر ب

ساعت  هورمون متیل جاسمونات رخ داده  3معرض  تیمار 

های (. متیل جاسمونات با تاثیر بر تظاهر ژن9است )شکل

(. 39کند )دفاعی سنتز ترکیبات دفاعی را القا می

AtOASTL10  همان ایزوفرم میتوکندریاییOASTL  و

AtOASTL17   همان آنزیمDES1 ترتیب در باشد که بمی

سنتز و تجزیه سیستئین نقش دارند و سطح سیستئین 

ساز ترکیبات دفاعی سیستئین پیش کنند.سلولی را تنظیم می

در معرض  AtOASTL17(. میزان تظاهر ژن 4باشد )می

ی در معرض (  و در ریشه9ی مختلف )شکلهاهورمون

( غالباً کاهش 10های غیرزیستی مختلف )شکلتنش

که تغییرات تظاهر   AtOASTL17 (DES1)یابد. ژن می

دهد نقشی متضاد شاخصی را در این خانواده ژنی نشان می

دارد و در سیتوزول سیستئین را به  OASTLبا آنزیم 

کند. این آنزیم در میسولفید، آمونیاک و پیروات تجزیه 

در حفظ هموستازی  OASTLهای اصلی تعامل با ایزوفرم

(.در مطالعات پیشین مشخص 5سیستئین مشارکت دارد )

  DES1 (AtOASTL17)در اثر عدم فعالیت آنزیم  شد که

ها به طور قابل فعالیت گوگرد زدایی سیستئین در برگ

اکسیدانی یابد و چنین گیاهانی دفاع آنتی توجهی کاهش می

و تحمل بیشتری نسبت به شرایطی که باعث تنش 

 (.4دهند )شود نشان میاکسیداتیو می

در مراحل نموی،  AtOASTL20و  AtOASTL14دو ژن  

های مختلف همواره دارای های غیر زیستی و هورمونتنش

پوشانی در تظاهر این دو باشند. همای میمیزان تظاهر مشابه

 AtOASTL14 باشد. ها میری آنی همکادهندهژن نشان

(TSB2)  وAtOASTL20 (TSB1)  دارای فعالیت

Tryptophan Synthase Beta-subunit باشند. میTSB  ها

ی بیوسنتز تریپتوفان یعنی تراکم ایندول و آخرین مرحله

ن تریپتوفان علاوه در گیاها (.28د )کننسرین را کاتالیز می

ساز ینی دارد پیشعنوان یک جزء پروتئبر نقشی که ب

فیتوهورمون ایندول استیک اسید  و تعداد زیادی از 

های نتایج بررسی داده (.20باشد )ترکیبات دفاعی می

حاکی از کارکرد  AtOASTL-Likeهای ریزآرایه تظاهر ژن

ها از نظر زمانی و مکانی و در پاسخ به بسیار متنوع این ژن

 . باشدها میهای غیر زیستی و هورمونتنش
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در ژنوم  OASTL-Likeژن  19و  20ترتیب العه بدر این مط

هایی را کد پسیس و برنج شناسایی شد که آنزیمآرابیدو

بوده و   PALPکنند که همگی دارای دمین عملکردی می

ها از نظر نیاز دارند. این ژن PLPبرای فعالیت به کوفاکتور 

های مکان کروموزومی، جایگاه سلولی و ویژگی

-OASTLهای باشند. ژنشیمیایی دارای تنوع میفیزیکو

Like  بر مبنای درخت تبارزایی به دو دسته عمده و چندین

شوند. در زیر زیر گروه در هر دسته تقسیم بندی می

های پارالوگ و ارتولوگ در های درخت تبارزایی، ژنگروه

کنار هم قرار دارند و اعضای بسیار نزدیک در هر زیر گروه 

باشند. ی عملکرد مشابه و یا نزدیک به هم میژنی دارا

های حفاظت شده تایید ساختار اگزون اینترونی و موتیف

ی اهمیت و دهندهبندی تبارزایی و نشانکننده گروه

باشد. تنوع و ها میشدگی مسیر تکاملی این ژنحفاظت

فراوانی گسترده عناصر سیس ناحیه پروموتری و نیز 

miRNA های های موثر بر ژنOASTL-Like  در هر دو گیاه

ی تنوع کارکردی، پیچیدگی و دهندهمورد بررسی نشان

ها در سطوح رونویسی و پس اهمیت تنظیم تظاهر این ژن

در  OASTL-Likeهای اشد. ژنباز رونویسی می

آرابیدوپسیس تغییرات میزان تظاهر گسترده و متنوعی را در 

زیستی و  های غیرمراحل نموی مختلف، تحت تنش

دهند که حاکی از نقش عملکردی ها نشان میهورمون

باشد. نتایج این مطالعه ها میی این ژنگسترده متنوع و

ای و ارزشمند تکاملی، ساختاری و کارکردی اطلاعات پایه

در آرابیدوپسیس و برنج را  OASTL-Likeخانواده ژنی 

ئین در ی سیستسازد. با توجه به نقش تعیین کنندهفراهم می

هایی با سازوکار دفاعی گیاهان، این نتایج در پژوهش

های غیر ی پاسخ به تنشاهداف مختلف همچون مطالعه

 تواند مورد استفاده قرار گیرد. زیستی و مهندسی ژنتیک می

 سپاسگزاری

وسیله از حمایت مالی دانشگاه گیلان از پایان نامه بدین

و کلیه کارشناسی ارشد خانم مریم رجبی فرشمی 

های مختلف این مقاله و همکارانی که در انجام بخش

اند مطالعه و بازبینی متن آن همکاری و مساعدت داشته

 شود.قدردانی و تشکر می
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Phylogenetic, structural and expression study of OASTL-Like gene 

family in the genome wide of Arabidopsis and rice using in silico 

approaches 

Rajabi-Farshmi M., Shirzadian-Khorramabad R.*, Abedi A. and Rezadoost M.H. 

Dept. of Biotechnology, Faculty of Agricultural Sciences, University of Guilan, Rasht, I.R. of Iran 

Abstract 

Cysteine is an important precursor for defense compounds in plants. The enzyme 

cysteine synthase (OASTL; EC 2.5.1.47) catalyzes the final stage of cysteine 

biosynthesis and need cofactor Pyridoxal-Phosphate (PLP) for its function. The use of 

bioinformatics tools to find genes with functional domain PALP (Pyridoxal-Phosphate 

dependent enzyme) in Arabidopsis and rice identified 20 and 19 OASTL-Like genes. 

Physicochemical, phylogenetic, gene structure, conserved motifs, Cis regulatory 

elements, post-transcription expression regulation and expression profile of OASTL-Like 

genes in Arabidopsis and rice were investigated. The identified genes have been 

categorized into two major clusters and several subgroups. The first cluster consists of 

20 members all of which have a related function to cysteine synthase and The second 

cluster has 19 members. Structure of the intron-exon, the composition and distribution 

of motifs of those genes were similar confirming the phylogenetic classification 

indicating the high conservation of genes. Evaluation of promoter region OASTL-Like 

genes identified 47 types of regulatory elements in Arabidopsis and 48 types in rice. 

Regulatory elements G-box, ARE and ABRE have the highest frequency. Examination 

of the mRNA sequence of OASTL-Like family genes in Arabidopsis and rice showed 

that these genes target 87 and 105 different miRNA molecules, which regulate gene 

expression at post-transcriptional. The expression profile of OASTL-Like genes 

indicates the very diverse function of these genes in different developmental stages, in 

responds to abiotic stresses. The results of this study provide basic and valuable 

information about OASTL-Like genes in plants. 
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