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(22/11/1488 :تاریخ پذیرش - 12/83/1488 تاریخ دریافت:)

 دهیچک

های میکروبی در انسان، جانوران و یماریبها برای درمان بیوتیکیآنتنسل جدیدی از  عنوانبه پپتیدهای ضدمیکروبیامروزه 

شمار بههای ضدمیکروبی تیدپپی از گروه هانیهوئشوند. میشناخته  ،های مختلفبیمارگرمحافظت از گیاهان در مقابل 

و  زیستی یهاتنشدر پاسخ به ثر ؤهمچنین نقش مهای مختلف گیاهی و در اندام بیانبالا و  تنوع بسیاردلیل بهکه  روندمی

شناسایی و حاضر شوند. هدف مطالعه میکروبی شناخته میضد یدهایپپتگروه از ترین عنوان یکی از مهمغیرزیستی به

بدین  .بودها و شرایط محیطی مختلف بافت ها درآنخصوصیات و میزان بیان  های هوئین در گیاه جو و بررسیجداسازی ژن

دست آمدن توالی بهدریافت شدند. پس از  NCBIهای هوئین گیاهی از پایگاه های پروتئینی مربوط به ژنمنظور تمام توالی

، ردیفیهمقرار گرفت. نتایج حاصل از  ردیفیهمدر برابر ژنوم جو مورد  tBLASTnبا استفاده از ابزار مورد توافق، این توالی 

های عملکردی، سیگنال کامل، دمین( ORF)چارچوب خوانش باز  تعیینهای حاصل بلاست برای شده و توالی یبندسرهم

پپتید، محل تجمع سلولی، خصوصیات فیزیکوشیمیایی، فراوانی اسیدهای آمینه، فعالیت ضدمیکروبی و الگوی بیان مورد 

صورت آزمایشگاهی تأیید ها تکثیر و بهتوالی کدکننده کامل هوئین PCRواکنش بررسی قرار گرفتند. در نهایت با استفاده از 

 یابی، جداسازی و توالیشناساییباز در گیاه جو جفت 318هایی با طول متوسط ORFسیزده ژن هوئین با  در این پژوهش، شد.

و همچنین خصوصیات  ژنی و پروتئینیهای گیاهی، از نظر توالی هوئین جداسازی شده از جو با سایر هوئین های. ژنندشد

بدون ، های گیاهیهوئینمانند سایر  های گیاه جوهوئیننتایج نشان داد که ساختاری و عملکردی مشابهت بالایی نشان دادند. 

 عملکردی هایمینوجود داینترون و یا دارای تنها یک اینترون هستند و وجود سیگنال پپتید ترشحی، تجمع خارج سلولی، 

ChtBD1 ها و دمین عملکردی در همه آنLyz-like فعالیت  تأیید شد. همچنین نتایج نشان داد که، هاندر برخی از آ

از دیگر های زیستی و غیرزیستی های زایشی و همچنین بیان در پاسخ به تنشبیان حداکثری در ریشه و انداممیکروبی و ضد

های هوئین در فرآیندهای زیستی گیاه مانند اثر ژنرا در مورد  درک ماحاضر  های مطالعه. یافتهها استپروتئینهای این ویژگی

 دهد.افزایش می غیرزیستیهای زیستی و پاسخ به تنش و همچنینرشد و نمو 

، هوئینChtBD1دمین عملکردی های زیستی و غیرزیستی، تنشبیان ژن،  واژگان کلیدی:

rderikvand@khoiau.ac.irmi :، آدرس پست الکترونیکینویسنده مسئول* 
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 مقدمه

میکروبی با جرم ای ضدمیکروبی گروهی از عوامل ضدپپتیده

عوامل ای از مولکولی پایین هستند که علیه طیف گسترده

کنند ها عمل میها و قارچها، باکتریمانند ویروس زابیماری

(Thevissen et al., 2007; Wang et al., 2022) . این امروزه

برای  هابیوتیکیآنتنسل جدیدی از  عنوانبهکوچک پپتیدهای 

ن و محافظت از امیکروبی در انسان، جانور هاییماریبدرمان 

 شوندمیشناخته های مختلف بیمارگرگیاهان در مقابل 

(Bowdish et al., 2005; Elsbach, 2003; Khademi and 

Nazarian-Firouzabadi, 2019; Punginelli et al., 2022). 

 دارای طول ضدمیکروبیهای های پپتیدغلب خانوادها

کیلو  28-88، وزن مولکولی بین یدآمینهاس 188 از کمتر

ساختاری شامل دارای و  یزگرآب ،کاتیونی، دالتون

 ,.Bulet et al)صفحات بتا هستند  و های آلفامارپیچ

2004; Zhang et al., 2021) مکانیسم عمل پیشنهاد شده .

 این شامل برهمکنش ضدمیکروبیدهای برای اغلب پپتی

هاست پپتیدها با غشاهای میکروبی و ایجاد منافذی در آن

هم خوردن قطبیت غشایی، که منجر به ایجاد میسل، به

نشت سیتوپلاسمی، ورود پپتید به درون سلول و آسیب به 

 Zhang) دشویم یسلولدرون یهادرشت مولکولساخت 

et al., 2021)تلفی که توسط این پپتیدها های مخ. از بخش

 یوارهدتوان به پپتیدوگلیکان، شوند میهدف قرار داده می

ها، دستگاه سلولی، غشاء پلاسمایی، ریبوزوم

، دستگاه DNAسازی، دستگاه همانندسازی پروتئین

های سلولی، برداری، پروتئازهای سلولی، چاپروننسخه

 ABC (ATP-binding، سیستم انتقال یدوجزئسیستم 

cassette )کنندههای اتولیزو آنزیم (Autolysis)  اشاره کرد

(Le et al., 2017) .مکانیسم ذکر شده، برخی از  برعلاوه

بدون تخریب غشا نیز قادر به  ضدمیکروبیپپتیدهای 

 Zhang et) باشندیمجدی سلولی  هاییتمحدودایجاد 

al., 2021). 

بع مختلف و از منا ضدمیکروبیشناسایی هزاران نوع پپتید 

ا در پپتیدهاین نوع طراحی مصنوعی شمار زیادی از 

 ,.Laverty et al) مطالعات مختلف گزارش شده است

2011; Loo et al., 2021; Santos-Silva et al., 2021; 

Zhang et al., 2021) .سه روش مختلف برای  تاکنون

 پیشنهاددر موجودات مختلف  ضدمیکروبیپپتیدهای سنتز 

دارای  ضدمیکروبیدر روش اول، پپتیدهای  .شده است

توالی کدکننده ژنی در ژنوم موجودات زنده بوده و 

 Hetrick and van)شوند ریبوزومی ساخته می صورتبه

der Donk, 2017; Singh and Abraham, 2014; Zhang 

et al., 2021) در روش دوم، پپتیدها دارای ژن .

یبوزومی ساخت غیرر صورتبهاختصاصی نبوده و 

 Agrawal et al., 2017; Vila-Farres)شوند ساخته می

et al., 2017; Zhang and Gallo, 2016) روش  و در

های ی پروتئولایتیکی پروتئینسوم، پپتیدها در اثر تجزیه

 Nongonierma and)شوند مختلف سلولی حاصل می

FitzGerald, 2016; Singh and Abraham, 2014). 

به بیان پپتیدهای ضدمیکروب در گیاهان به دو  اخیراً، علاقه

ی جدید در محافظت هاروشدلیل عمده، از جمله نیاز به 

 ،گیاهان و تقاضا برای عوامل ضدمیکروبی جدید در پزشکی

ی افزایش پیدا کرده است. پپتیدهای داریمعن طوربه

نامزدهای احتمالی در  عنوانبهضدمیکروب طبیعی و مصنوعی 

این تقاضا را از طریق  توانندیماند که دهنظر گرفته ش

بیوتکنولوژی کشاورزی و پزشکی  بریمبتنی مختلف هاروش

، پپتیدهای دارویی یپاسخ دهند. در کنار پپتیدهای ضدمیکروب

اند بدون فعالیت ضدمیکروبی نیز در گیاهان تولید شده

(Zhang et al., 2021). 

یدهای کاتیونی )بار پپتیدهای ضدمیکروبی گیاهی، از گروه پپت

 ،بالا زیستی یهاتیمثبت( کوچکی هستند که با دارا بودن فعال

 موجوداتبه گیاه توانایی بازدارندگی در برابر طیف وسیعی از 

 Li et al., 2021; Santos-Silva et) دبخشنمی مهاجم رازنده 

al., 2021)قارچی برای این . اگرچه در ابتدا تنها فعالیت ضد

ارش شده بود ولی در مطالعات اخیر عملکردهای پپتیدها گز

 ها اثبات شده استحشرات نیز برای آنضدضدباکتری و 

(Eleftherianos et al., 2021; Vanzolini et al., 2022) .

های و گونه هادر خانوادهگیاهی تاکنون  ضدمیکروبیپپتیدهای 

، ینخودفرنگ، زمینییبسگیاهی مختلفی مانند گندم، توتون، 

 ;Epand, 2016)اند آفتابگردان، اطلسی و تربچه جداسازی شده

Shen et al., 2005). 
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گیاهی بر اساس ساختار خود به  ضدمیکروبیهای پپتید

(، Cyclotidesشوند. سیکلوتیدها )های مختلفی تقسیم میگروه

های (، پروتئینThioninsها )(، تیونینDefensinsها )دیفنسین

ها (، اسنیکینLipid Transfer Proteins)چربی  دهندهانتقال

(Snakinsهوئین ،)( هاHeveinsو نوتین )( هاKnottins )

گیاهی هستند  ضدمیکروبیهای مختلفی از پپتیدهای گروه

(Epand, 2016; Goyal and Mattoo, 2016).  با توجه به اینکه

های دارای تنوع بسیار بالایی بوده و در همه خانواده هانیهوئ

 ینترشدهشناختهرو به یکی از از این یاهی وجود دارندگ

 Odintsova et) اندهای پپتیدهای ضدمیکروبی تبدیل شدهگروه

al., 2020). پپتیدها دهد که این گروه از مرور منابع نشان می

های مختلف گیاهی و در در اندامو دارای تنوع بسیار بالایی بوده 

و همچنین در پاسخ به  یستیرزیزیستی و غ یهاتنشپاسخ به 

، اسید جاسموناتیلمتمانند  دهندهعلامتهای مولکول

 ,.Berthelot et al) شوندو تولید می و اتیلن القاء یسیلیکسال

2016b; Knyazev et al., 2019; Laukkanen et al., 2003; 

Loo et al., 2021; Shcherbakova et al., 2020; 

Slavokhotova et al., 2017). 

آن در پاسخ به  مؤثربا توجه به اهمیت خانواده هوئین و نقش 

هدف از این مطالعه  ،زیستی و غیرزیستی یهاتنشانواع 

تحلیل و  گیاه جو درهای هوئین جداسازی ژنشناسایی و 

. باشدیمها در شرایط محیطی مختلف آن بیوانفورماتیکی

 گیاهانتولید گامی در جهت  تواندیماین پژوهش  هاییافته

محسوب  یرزیستیغزیستی و  یهاتنشمقاوم به انواع مختلف 

های مختلف بیانی این با استفاده از سیستم برعلاوه و شده

نسل جدیدی از عوامل  عنوانبه هاژناز محصول این  توانیم

 .استفاده نمود ضدمیکروبی

هاروشمواد و 

 ظورمنبه: خانواده ژنی هوئین در ژنوم جواعضای شناسایی 

به  مربوط هاییتوالدر ابتدا تمامی  ،شناسایی خانواده ژنی هوئین

داده و دولپه که در پایگاه  لپهتکاز گیاهان  خانواده هوئین

 ثبت شده بودند، دریافت NCBI (Pruitt et al., 2005) یپروتئین

هوئین در ژنوم جو از  یهاژن. سپس برای شناسایی توالی شدند

 یپروتئین هاییتوالاز که  یطوربهه شد استفاد tBLASTnابزار 

 استفاده شدجو  ژنومورودی علیه  عنوانبهدریافت شده 

(McGinnis and Madden, 2004) . نتایجtBLASTn  با استفاده

( 22)نسخه  CLC Genomics Workbench افزارنرماز 

(QIAGEN, USA) حاصله در  هاییتوالو  هشد بندیسرهم

 Conserved Domains) شدهحفاظت یهامینپایگاه داده د

Database, CDD) مورد بررسی قرار گرفتند (Marchler-Bauer 

et al., 2014). هوئین کامل مینهایی که شامل دتنها توالی 

(Chitin Binding Domain 1, ChtBD1)  ارزش باe-value 

 .در جو انتخاب شدند هوئینژن  عنوانبهبودند  881/8کمتر از 

داده  هاییگاهپاتوسط  در ژنوم جو اسایی شدهشن یهاژن

Phytozome  وmorexGenes شدند یدتائ (Goodstein et al., 

های از توالی آغازگرهای اختصاصی،طراحی  منظوربه .(2012

 دستییینپا هاییلتحلکه توسط تمامی  هوئین شناسایی شده

اختصاصی توسط  آغازگرهای .، استفاده شده بودندتأیید شد

(Premier Biosoft, USA)( 6)نسخه  AlleleID افزارمنر

.(1)جدول  طراحی شدند

پس از تهیه بذور جو )رقم بهدان( : DNAمواد گیاهی و استخراج 

بذرها ، لرستان یعیو منابع طب یو آموزش کشاورز قاتیمرکز تحقاز 

 هدرصد استریل شد 8دقیقه در محلول هیپوکلریت سدیم  8مدت به

پس از ضدعفونی  ه بار با آب مقطر شستشو شدند.سپس از آن و 

کاغذ صافی  یروبر متر( سانتی 18) دیشیجو در پتر بذر 28بذور، 

ها اضافه شد. آب مقطر استریل به آن لیتریلیم 8قرار داده شد و 

درجه  21 ± 1ظروف پتری در انکوباتور با دمای ی زنجوانه منظوربه

دند. پس از پنج روز، در تاریکی نگهداری ش گرادیسانت

 گرادیدرجه سانت 21 ± 1ها به ژرمیناتور منتقل و در دمای دیشیپتر

 8مدت درصد به 28ساعت و رطوبت نسبی  3/16با دوره نوری 

استخراج  منظوربهروزه  18های از گیاهچهروز نگهداری شدند. 

DNA ی شده تا زمان بردارنمونهی هابافتی شد. بردارنمونه

گراد نگهداری شدند. یسانتدرجه  -28در دمای  DNA استخراج

DNA  ژنومی با استفاده از روشCTAB (Doyle, 1991)  از

 اهمیت یلدلبه شد. استخراجی پودر شده با ازت مایع هانمونه

 استفاده با آن کیفیت و کمیت تعیین و مورد بررسی DNAخلوص 

 در رنو جذب میزان دستگاه اسپکتروفتومتر )نانودراپ( از

 ژل از. شد یریگاندازه نانومتر 288و  238، 268 یهاموجطول

.گردید استفاده ارزیابی مکمل روشعنوان به نیز آگارز یک درصد

 [
 D

O
I:

 1
0.

52
54

7/
pg

r.
8.

2.
7 

] 
 [

 D
O

R
: 2

0.
10

01
.1

.2
38

31
36

7.
14

00
.8

.2
.5

.1
 ]

 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 jo
ur

na
ls

.lu
.a

c.
ir

 o
n 

20
23

-0
9-

29
 ]

 

                             3 / 20

 [
 D

O
I:

 1
0.

52
54

7/
pg

r.
8.

2.
7 

] 
 [

 D
O

R
: 2

0.
10

01
.1

.2
38

31
36

7.
14

00
.8

.2
.5

.1
 ]

 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 p
gr

.lu
.a

c.
ir

 o
n 

20
25

-0
1-

11
 ]

 

                             3 / 20

https://journals.lu.ac.ir/pgr/article-1-231-fa.html
http://dx.doi.org/10.52547/pgr.8.2.7
http://dx.doi.org/10.52547/pgr.8.2.7
https://dorl.net/dor/20.1001.1.23831367.1400.8.2.5.1
https://journals.lu.ac.ir/pgr/article-1-231-fa.html
http://dx.doi.org/10.52547/pgr.8.2.7
https://dorl.net/dor/20.1001.1.23831367.1400.8.2.5.1
https://pgr.lu.ac.ir/article-1-231-fa.html


و همکاران دریکوندیرم ...ر جود هوئینخانواده ژنی بیان  بررسی و جداسازی شناسایی،

36

برای  PCRواکنش برای تکثیر و جداسازی:  PCRواکنش 

شرکت سیناژن  Taq تکثیر قطعات ژنی با استفاده از آنزیم

(SinaClon BioScience, Iran و )DNA تخراج شده اس

 BioRadشرکت  سازچرخه الگو با استفاده از دستگاه عنوانبه

(BioRad, USA ) انجام شد. برنامه حرارتی واکنشPCR  در

ارائه شده است. پس از انجام واکنش، محصولات  2جدول 

PCR  روی ژل آگارز یک درصد بارگذاری و تأیید اندازه

 از ژل آگارز نهوئیاندازه، باندهای ژن  تأییدپس از  .شدند

 GeneJET  (Thermoو با کیت استخراج ژل  برش خورده

Fisher Scientific, USA )شده و در نهایت یسازخالص 

 ,Metabion) آلمان  Bioneerتوسط شرکت دوطرفهصورت به

Germany )رای هر قطعه ب یابییشدند. نتایج توالیابی یتوال

 CLC Genomics افزارنرمبا استفاده از طور جداگانه به

Workbench  صحت نتایج دش بندی( سرهم22)نسخه .

علیه پایگاه  BLASTnبا استفاده از ابزار  یابی شدهیتوال

.شد یدتائ NCBIنوکلئوتیدی 

شده طراحی آغازگرهای توالی و اسامی -1 جدول
Table 1. Name and sequences of designed primers

 ردیف

Row 

 نام ژن

Gene name 

الی آغازگرتو  

Primer sequence 

یرطول قطعه تکث  

Product length 

راد(گدمای اتصال )سانتی  

Annealing Tm (°C) 

1 
HORVU0Hr1G016310-F 5'-GCCTCGGGTCATCAGCAG-3' 

1086 60 
HORVU0Hr1G016310-R 5'-GCCACAACCAAGAATAAGTCCAC-3' 

2 
HORVU1Hr1G062030-F 5'-CGGCAGCAAACACAACAAACC-3' 

1093 61 
HORVU1Hr1G062030-R 5'-ACACACATACACGAATCACAAGC-3' 

3 
HORVU1Hr1G078050-F 5'-AACAAGAAGGATGAAGATGATGAG-3' 

767 60 
HORVU1Hr1G078050-R 5'-GCAAGGCTGGAGAATTATTAAGG-3' 

4 
HORVU2Hr1G085270-F 5'-CGGAAGTCGTCGGCAATG-3' 

1076 61 
HORVU2Hr1G085270-R 5'-GCACCTAGCAAGTGAGTCTG-3' 

5 
HORVU2Hr1G085280-F 5'-AATGCCGTCCACAAGATGAAC-3' 

1092 61 
HORVU2Hr1G085280-R 5'-GAATAGACAGGGCGGTAGAGG-3' 

6 
HORVU2Hr1G126720-F 5'-CCACAGATGATGAAGCCACAC-3' 

467 61 
HORVU2Hr1G126720-R 5'-GTCCACGATTTCAACTCTTATACG-3' 

7 
HORVU2Hr1G126740-F 5'-ATCAACCAGACCGTGCCTAC-3' 

1027 60 
HORVU2Hr1G126740-R 5'-GTTACTCCGTTACTCGCTGAATC-3' 

8 
HORVU3Hr1G064470-F 5'-GCCGTGATGAGAGGACTTGTG-3' 

1001 60 
HORVU3Hr1G064470-R 5'-CTGCTGTCTTGTGCCTTCATATAG-3' 

9 
HORVU5Hr1G098470-F 5'-ACGAGCCGACGACCTTCC-3' 

1021 60 
HORVU5Hr1G098470-R 5'-GTAGCCGACACCGAGAACG-3' 

10 
HORVU7Hr1G106900-F 5'-CACATCCAGTAAAGCACACATC-3' 

691 59 
HORVU7Hr1G106900-R 5'-TGACAACAATTCAAGGTAGACAC-3' 

11 
HORVU7Hr1G107000-F 5'-CGTAGCGATGAAGCGTCTC-3' 

743 58 
HORVU7Hr1G107000-R 5'-CCTATTGCCACTGATTATTACTCC-3' 

12 
HORVU7Hr1G113270-F 5'-GTGCTCCCGAGTTCAATGC-3' 

1293 61 
HORVU7Hr1G113270-R 5'-CGAGGACCCAGCCTTACG-3' 

13 
HORVU7Hr1G121850-F 5'-GTGTTGTTCGCCGTGGTTGC-3' 

1006 61 
HORVU7Hr1G121850-R 5'-CGCCATGCTCTGATGCTCTTATTG-3' 
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 PCR جدول 2- برنامه دمایی واکنش

Table 2. PCR program temperature

مرحله
Step

(گرادیسانت) درجه حرارت  
Temperature (°C)

 زمان )دقیقه(
Time (Min) 

اولیه یسازواسرشته
Initial denaturation

95 10

35 Cycle

یسازواسرشته
Denaturation

95 0.5

اتصال
Annealing 

بق با دمای اتصالبرای هر ژن مطا
For each gene according to the annealing 

temperature

0.5

 گسترش
Extension

72 1.5

نهایی گسترش  
Final extension

72 10

: هوئینخانواده اعضای ژنی  تجزیه و تحلیل ساختار

اگزون -و مرزهای اینترون (ORFs)باز  شهای خوانچارچوب

سرویس با استفاده از  هوئینده خانوا یهاژندر ساختار 

 جفتیترازی همهمچنین با کاربرد و  FGENESH وبتحت

cDNA افزارنرمدر  شدهیهتعبهای ژن و توالی CLC 

Genomics Workbench  شناسایی شدند(22)نسخه ، 

(Salamov and Solovyev, 2000).  طولORFهای ، کدون

های و نوع اینترون هاها و اینترون، تعداد اگزونپایانشروع و 

 CLC Genomics افزارنرمبا استفاده از  هوئینانواده خ یهاژن

Workbench  افزارهای و نرم( 22)نسخهCDD (Marchler-

Bauer et al., 2014) تجزیه و تحلیل این  برعلاوه. تعیین شد

صر سیس با استفاده از پایگاه داده اپروموتر و شناسایی عن

PlantCARE  وPlantPAN انجام شد (Chang et al., 2008; 

Lescot et al., 2002).

 ژنی خانواده محصولات پروتئینی تجزیه و تحلیل ساختار

عملکردی در ساختار  شدهحفاظت هایدمین: هوئین

با استفاده از  هوئین ژنی خانوادهمحصولات پروتئینی 

 شناسایی شدند InterProScanو  CDD ،Pfam داده هاییگاهپا

(Finn et al., 2016; Jones et al., 2014; Marchler-Bauer et 

al., 2014)یسلولدرون فعالیت . سیگنال پپتید و محل 

با استفاده از  هوئین ژنی خانوادهمحصولات پروتئینی 

وSignalP ،Phobius ،PSORT برخط هاییسسرو

CELLO2GO ندشد بینییشپ (Horton et al., 2007; Käll et 

al., 2007; Nielsen, 2017; Yu et al., 2014) .های موتیف

 ژنی خانوادهپروتئینی ساختار محصولات در  شدهحفاظت

 دشناسایی شدن MEME یافزارنرمتوسط مجموعه  هوئین

(Bailey et al., 2015). فیزیکی و شیمیایی  هاییژگیو

شامل فراوانی اسیدهای  هوئین ژنی خانوادهمحصولات پروتئینی 

، وزن مولکولی، شاخص آلیفاتیک، (pI)یزوالکتریک ا pHآمینه، 

 Grand)شاخص ناپایداری و میانگین کل هیدروپاتیک 

Average Of Hydropathicity, GRAVY)  ابزار با استفاده از

ProtParam (https://web.expasy.org/protparam) برخط

.(Gasteiger et al., 2005) شد بینییشپ

و بازسازی  پروتئینی هاییتوالچندگانه  یترازهم

 یهم تراز: هوئین یخانواده ژن یلوژنتیکیفدرخت 

با استفاده از الگوریتم  پروتئینی هاییتوالچندگانه 

Clustal W افزارنرم با استفاده از Vector NTI  نسخه(

درخت  .(Larkin et al., 2007) انجام شد( 8/18

 Maximum) روش بیشینه احتمال بریمبتن یلوژنتیکیف

Likelihood, ML) یخانواده ژن هایینپروتئوالی برای ت 

در نظر  با) MEGA X افزارنرمبا استفاده از جو  هوئین

 Kumar) ی شدبازساز (استرپتکرار بوت 1888 گرفتن

et al., 2018). یبرای مقایسه رابطه تکاملی خانواده ژن 

های جو با استفاده از هوئینهای همولوگ ، پروتئینهوئین

بازیابی  NCBIپروتئین  داده یگاهپااز  BLASTp بزارا

 MEGAبا استفاده از  MLشدند و یک درخت فیلوژنتیک 

X (استرپبوتتکرار  1888 در نظر گرفتن با) شد ترسیم 

(Kumar et al., 2018; Pruitt et al., 2005).
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تجزیه و : هوئین یخانواده ژناعضای تجزیه و تحلیل بیان ژن 

جو با استفاده از  هوئین یخانواده ژناعضای  تحلیل بیان ژن

 EoRNAدر پایگاه داده  (RNA-seq) مختلف یهارونوشت

 یهادادهیک پایگاه داده بیان جو است که  EoRNA. انجام شد

 در قالبرا در صورت تقاضا  هارونوشتفراوانی ژن و 

برای  (Transcripts Per Million, TPM)رونوشت در میلیون 

 یرزیستیغزیستی و  یهاتنشختلف و انواع شرایط م یهابافت

دسترسی به مجموعه داده  EoRNA ،این برعلاوه. دهدیم ارائه

 ,Barley Reference Transcripts)رونوشت مرجع جو 

BART ) رونوشت  122248که شامل  کندیمرا فراهم

ژن را پوشش  68444بیان شده جو است که  فردمنحصربه

بیوانفورماتیکی تجزیه و تحلیل  .(Milne et al., 2021) دهدیم

 مختلف یهابافت مختص به هوئین یخانواده ژناعضای بیان 

جو شامل بساک، مریستم آپیکال، جنین، برگ، ریشه، اندام 

ی خانواده ژناعضای بیان ژن همچنین  .هوایی و سنبله انجام شد

، شوری یهاتنش)شامل  یرزیستیغ یهاتنشجو تحت  هوئین

، جو ایقهوهلکه( و زیستی )شامل فسفر بودکمدمایی و  ،خشکی

 .( ارزیابی شدزردفوزاریوم و زنگ 

 یخانواده ژناعضای  ضدمیکروبیتجزیه و تحلیل فعالیت 

 Collection of) ضدمیکروبیپپتیدهای از پایگاه داده : هوئین

Anti-Microbial Peptides, CAMP)  برای ارزیابی فعالیت

جو استفاده  هوئین یاعضای خانواده ژنبالقوه  ضدمیکروبی

 (CAMP) ضدمیکروبیمجموعه پایگاه داده پپتیدهای  .شد

ایجاد شده  ضدمیکروبیبرای گسترش و تسریع مطالعات پپتید 

 شدهتظاحفتوالی  1836شامل اطلاعات  CAMPپایگاه .است

که  خانواده مختلف است 48متعلق به  ضدمیکروبیپپتیدهای 

، یوط به توالی نوکلئوتیدی، توالی پروتئیناطلاعات مرب در آن

 هاییسمارگانفعالیت، ارگانیسم منبع، نوع شماره دسترسی، 

 Waghu) به کاربران ارائه شده است یهدف و خانواده پروتئین

et al., 2014).  بالقوه و مناطق با بالاترین  ضدمیکروبیفعالیت

 ه و تحلیلهای تجزیبا استفاده از الگوریتم ضدمیکروبیفعالیت 

جنگل  تمیالگور، (Discriminant Analysis) افتراقی خطی

 ، شبکه عصبی مصنوعی(Random Forestی )تصادف

(Artificial Neural Network ) و ماشین بردار پشتیبان

(Support Vector Machine) شدندبینی پیش (Waghu et al., 

2014).

 نتایج و بحث
ناحیه را در ژنوم  86د تعدا NCBIدر سایت  tBLASTnنتایج 

های هوئین گیاه جو مشخص کرد که حاوی توالی احتمالی ژن

کانتیگ  18توالی در مجموع  86بندی این بودند. سرهم

های را ایجاد کرد که حاوی توالی احتمالی ژن فردمنحصربه

های و همچنین جستجوی دمین ردیفیهمهوئین بودند. نتایج 

ها حاوی داد که تمامی آن کانتیگ نشان 18عملکردی این 

هوئین هستند. طراحی آغازگرها بر اساس این  کدکنندهناحیه 

با استفاده از  PCRصورت گرفت و واکنش  کدکنندهنواحی 

آغازگرها و شرایط اختصاصی هر کانتیگ انجام شد. 

در ژل آگارز یک درصد،  PCRالکتروفورز محصولات 

طراحی شده  یاباندهایی را در محدوده مورد نظر آغازگره

، PCRمحصولات  دوطرفهیابی (. نتایج توالی1نشان داد )شکل 

بیوانفورماتیکی را  هایروش شده از طریق شناساییتوالی 

های مورد تأیید قرار داد و صحت شناسایی و جداسازی ژن

 هوئین را مشخص کرد. 

یابی همچنین مشخص کرد که تجزیه و تحلیل نتایج توالی

ای در کدکنندههای اسایی شده دارای توالیهای هوئین شنژن

هستند که پس از  بازجفت 1188تا  842ی طولی محدوده

( ORFهای خوانش بازی )حذف نواحی اینترونی چارچوب

کنند. را تولید می بازجفت 1882تا  842ی طولی در محدوده

 ATGها با کدون های خوانش باز این ژنتمامی چارچوب

ها در سه ژن با که، این چارچوبحالیشدند. درشروع می

 TAGو پنج ژن با کدون  TGA، پنج ژن با کدون TAAکدون 

های هوئین شناسایی شده گیاه کردند. اغلب ژنخاتمه پیدا می

بدون اینترون بودند و تعداد محدودی از  در این مطالعه جو

 (. 8بودند )جدول  GT-AGتنها دارای یک اینترون  ،هاآن

های هوئین گیاه جو های خوانش باز ژنچوببررسی چار

هایی در ها پس از ترجمه پروتئینمشخص کرد که این ژن

کنند )جدول را تولید می یدآمینهاس 888تا  118محدوده طولی 

نشان داد که  شدهمحافظتعملکردی  هایدمین (. جستجوی8

های هوئین گیاه )دمین هوئین( در تمامی ژن ChtBD1دمین 
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دارد. این جستجو همچنین نشان داد که دمین جو وجود 

ChtBD1 های هوئین جو چهار مرتبه تکرار شده در برخی ژن

ها با دمین عملکردی دیگری به نام و در برخی دیگر از این ژن

Lyz-like .همراه است 

بینی توالی سیگنال پپتید مشخص کرد که تمامی نتایج پیش

د ترشحی در محدوده های گیاه جو دارای سیگنال پپتیهوئین

هستند. بررسی محل تجمع  یدآمینهاس 88تا  18طولی 

ها پس از های شناسایی شده مشخص کرد که تمامی آنهوئین

تولید توسط سیگنال پپتیدهای خارج سلولی به محیط خارج از 

های هوئین شناسی ژنشوند. بررسی هستیسلول منتقل می

های پاسخ به تنش طور عمده درها بهمشخص کرد که این ژن

نقش دارند. بررسی خصوصیات محیطی زیستی و غیرزیستی 

ها های جو مشخص کرد که این پروتئینشیمیایی هوئینفیزیکو

 pHکیلودالتون،  828/88تا  8/11دارای جرم مولکولی بین 

 23/22، شاخص ناپایداری بین 2/8تا  24/4ایزوالکتریک بین 

 GRAVYو  42/24تا  82/82، شاخص آلیفاتیک بین 8/46تا 

های هستند. محاسبه بار خالص هوئین 288/8تا  -846/8بین 

ها به دو شناسایی شده گیاه جو مشخص کرد که این پروتئین

بندی گروه با بار خالص مثبت و بار خالص منفی تقسیم

شوند. بررسی فراوانی اسیدهای آمینه نشان داد که گلایسین می

و متیونین و تریپتوفان کمترین و آلانین بیشترین فراوانی 

 (.2های گیاه جو دارند )شکل فراوانی را در ساختار هوئین

. بر روی ژل آگارز یک درصد های هوئین جوژن PCRالگوی باندی حاصل از  -1شکل 
Figure 1. The PCR band pattern of isolated Hevein genes in barley on 1% agarose gel. 

.دهندجو را نشان می هوئین های، کنترل منفی )آب مقطر استریل( و باند تکثیر شده ژنKbp 1 ینشانگر مولکول، ترتیببه هاچاهک ست در همه تصاویراز چپ به را
Left-to-right in all gel images show 1 Kb DNA ladder, negative control (sterile distilled water) and amplified 

bands of barley Hevein genes, respectively.

 [
 D

O
I:

 1
0.

52
54

7/
pg

r.
8.

2.
7 

] 
 [

 D
O

R
: 2

0.
10

01
.1

.2
38

31
36

7.
14

00
.8

.2
.5

.1
 ]

 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 jo
ur

na
ls

.lu
.a

c.
ir

 o
n 

20
23

-0
9-

29
 ]

 

                             7 / 20

 [
 D

O
I:

 1
0.

52
54

7/
pg

r.
8.

2.
7 

] 
 [

 D
O

R
: 2

0.
10

01
.1

.2
38

31
36

7.
14

00
.8

.2
.5

.1
 ]

 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 p
gr

.lu
.a

c.
ir

 o
n 

20
25

-0
1-

11
 ]

 

                             7 / 20

https://journals.lu.ac.ir/pgr/article-1-231-fa.html
http://dx.doi.org/10.52547/pgr.8.2.7
http://dx.doi.org/10.52547/pgr.8.2.7
https://dorl.net/dor/20.1001.1.23831367.1400.8.2.5.1
https://journals.lu.ac.ir/pgr/article-1-231-fa.html
http://dx.doi.org/10.52547/pgr.8.2.7
https://dorl.net/dor/20.1001.1.23831367.1400.8.2.5.1
https://pgr.lu.ac.ir/article-1-231-fa.html


و همکاران دریکوندیرم ...ر جود هوئینخانواده ژنی بیان  بررسی و جداسازی شناسایی،

88

های هوئین گیاه جوهای ساختاری ژنویژگی -8جدول 

Table 3. Structural features of barley Hevein genes. 

نام ژن
Gene Name

طول توالی ژنی 

(بازجفت)
Gene sequence 

length (bp)

طول چارچوب

(بازجفتخوانش باز ) 
ORF

 length (bp)

دتعدا

اینترون 
No. of 

introns

طول پروتئین

یدآمینه(اس)
Protein

 length (aa)

HORVU0Hr1G016310 1015 810 1 269

HORVUHr1G062030 984 984 - 327

HORVU1Hr1G078050 633 633 - 212

HORVU2Hr1G085270 928 831 1 276

HORVU2Hr1G085280 886 831 1 270

HORVU2Hr1G126720 342 342 - 113

HORVU2Hr1G126740 999 999 - 332

HORVU3Hr1G064470 963 963 - 320

HORVU5Hr1G098470 984 984 - 327

HORVU7Hr1G106900 642 642 - 213

HORVU7Hr1G107000 597 597 - 198

HORVU7Hr1G113270 1155 1002 1 333

HORVU7Hr1G121850 960 960 - 319

های جووانی اسیدهای آمینه موجود در ساختار هوئینفراتوزیع  -2شکل 
Figure 2. Distribution of amino acids in structures of barley Hevein proteins

، وجود سه موتیف را شدهمحافظتهای پروتئینی بررسی موتیف

های (. ژن8های گیاه جو مشخص نمود )شکل در ساختار هوئین

HORVU1Hr1G078050 ،HORVU2Hr1G126720 ،

HORVU7Hr1G106900  وHORVU7Hr1G107000  فاقد هر

هوئین  8ای بودند. موتیف شماره یک در شدهمحافظتگونه موتیف 

هوئین وجود داشتند.  6در  هرکدامهای شماره دو و سه و موتیف

های گیاه جو مشخص کرد که این ردیفی چندگانه هوئیننتایج هم

هوئین خود که همان دمین عملکردی ی ها در ناحیهپروتئین

ChtBD1  نسبتاً بالایی برخوردار هستند.  یشدگمحافظتاست، از

ها مانند های این پروتئینشدگی در سایر بخشمیزان محافظت

های ردیفی چندگانه هوئینبه نسبت کمتر بود. هم Lyz-likeدمین 

 3دارای ها گیاه جو همچنین نشان داد که ناحیه هوئین این پروتئین
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شده است. گلایسین محافظت یدآمینهاس 8سیستئین و  یدآمینهاس

های گیاه جو نشان داد که نتایج تجزیه و تحلیل فیلوژنتیکی هوئین

(. در 4شوند )شکل بندی میها به دو گروه کلی تقسیماین پروتئین

، HORVU7Hr1G113270های درخت فیلوژنتیکی ترسیم شده، ژن

HORVU2Hr1G126740 ،HORVU1Hr1G062030 ،

HORVU5Hr1G098470 ،HORVU3Hr1G064470 ،

HORVU7Hr1G121850 ،HORVU2Hr1G085270،

HORVU0Hr1G016310ژن درHORVU2Hr1G085280های و

، HORVU7Hr1G106900 ،HORVU7Hr1G107000یک گروه و 

HORVU1Hr1G078050وHORVU2Hr1G126720  در گروه

 (.4دیگر قرار گرفتند )شکل 

های هوئین گیاه جو، عناصر ه و تحلیل نواحی پروموتری ژنتجزی

(. عناصر 8تنظیمی مختلفی را در این نواحی مشخص کرد )شکل 

ها و تنظیمی مرتبط با رشد و نمو، عناصر تنظیمی پاسخ به هورمون

ترتیب بیشترین فراوانی را در نواحی ها بهعناصر تنظیمی پاسخ به تنش

های بیشتر یاه جو داشتند. تجزیه و تحلیلهای هوئین گپروموتری ژن

-Gنشان داد که از بین عناصر تنظیمی مرتبط با رشد و نمو، عنصر 

Box  عنصر پاسخ به نور( دارای بیشترین فراوانی بود. همچنین، از بین(

)عنصر پاسخ به  ABREها، عناصر عناصر تنظیمی پاسخ به هورمون

( جاسموناتیلمتخ به )عنصر پاس CGTCA-motifآبسیزیک اسید(، 

( بیشترین جاسموناتیلمت)عنصر پاسخ به  TGACG-motifو 

ها، فراوانی را داشتند. در نهایت، از بین عناصر تنظیمی پاسخ به تنش

)عنصر  MBS)عنصر پاسخ به شرایط غیرهوازی( و  AREعناصر 

 (.8پاسخ به تنش خشکی( بیشترین فراوانی را نشان دادند )شکل 

های جودر ساختار هوئین شدهمحافظتهای موتیف -8شکل 

Figure 3. The conserved motifs among barley Hevein proteins. 

 های گیاه جو.آنالیز فیلوژنتیکی هوئین -4شکل 
Figure 4. Phylogenetic analysis of barley Hevein genes

 اند.های قرمز نشان داده شدههای گیاه جو با دایرهبز و هوئینهای مختلف با خطوط آبی و سگروه
Different groups are shown with blue and green lines. The barley Hevein genes are shown with red circles. 
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های هوئین گیاه جوتجزیه و تحلیل نواحی پروموتری ژن -8شکل 
Figure 5. Analysis of promoter regions of barley Hevein genes

های مختلف های گیاه جو در بافتبررسی میزان بیان هوئین

ها دارای بیان متفاوتی در که این ژن نشان داداین گیاه 

، HORVU0Hr1G016310 هایهای مختلف هستند. ژنبافت

HORVU1Hr1G062030 ،HORVU1Hr1G078050 ،

HORVU2Hr1G085270 ،HORVU2Hr1G085280،

HORVU2Hr1G126740،HORVU3Hr1G064470 ،

HORVU5Hr1G098470وHORVU7Hr1G106900

های ریشه و پرچم نشان دادند. بیشترین میزان بیان را در بافت

های مورد بررسی در همه بافت HORVU7Hr1G113270ژن 

در  HORVU2Hr1G126740بیان نسبتاً بالایی را نشان داد. ژن 

های ریشه و خوشه بیشترین میزان بیان را نشان داد. ژن تباف

HORVU7Hr1G121850  در سه بافت ریشه، خوشه و جنین

 HORVU2Hr1G126720دارای بیشترین میزان بیان بود. ژن 

میزان بیان را در بافت جنین نشان داد. در نهایت،  بیشترین

بیان پایینی را تنها در  HORVU7Hr1G107000ژن 

تهایی گیاه جو نشان داد خوشه و مریستم انهای بافت

 یهانیهوئ یبافت انیب یبررسطور کلی به (.6)شکل 

 و شهیر بافت در هاژن نیا که کرد مشخص جو

 ریسا به نسبت را یبالاتر انیب ،یشیزا یهااندام

 هاژن نیا که داد نشان نیهمچن جینتا. دارند هابافت

 دارند یزیناچ اریبس انیب جو اهیگ ییانتها ستمیمر در

 (.6)شکل 

های گیاه جو تحت میزان بیان هوئین in silico بررسی

ها دارای بیان و های مختلف نشان داد که این ژنتنش

 غیرزیستیهای زیستی و پاسخ متفاوتی نسبت به تنش

بیشترین میزان تغییر  HORVU0Hr1G016310هستند. ژن 

یزان تغییر بیان را و کمترین م ایقهوهلکهبیان را در بیماری 

 HORVU1Hr1G062030در تنش شوری نشان داد. ژن 

های دمایی و شوری و بیشترین میزان بیان را در تنش

و کمترین میزان تغییر بیان را در  ایقهوهلکهبیماری 

بیماری فوزاریومی نشان داد. بیشترین میزان تغییر بیان ژن 

HORVU1Hr1G078050  ش بیماری فوزاریومی و تندر

های زنگ شوری و کمترین تغییر سطح بیان آن در بیماری

 مشاهده شد. ایقهوهلکهنواری و 

بیشترین میزان تغییر بیان را  HORVU2Hr1G085270 ژن

در تنش کمبود فسفر و کمترین میزان تغییر بیان را در 

 HORVU2Hr1G085280تنش شوری نشان داد. ژن 

و  ایقهوهلکهی بیشترین میزان تغییر بیان را در بیمار

های تغییر بیان را در تنش شوری نشان داد. ژنکمترین میزان 

HORVU2Hr1G126720 ،HORVU5Hr1G098470  و

HORVU7Hr1G107000  از شرایط  یکیچهتحت تأثیر

ها تغییری نداشت. بیشترین تنش قرار نگرفتند و بیان آن

در بیماری  HORVU2Hr1G126740میزان تغییر بیان ژن 

یومی و میزان تغییر بیان ناچیزی برای این ژن در فوزار
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های شوری و کمبود فسفر و تنش ایقهوهلکهبیماری 

بیشترین و  HORVU3Hr1G064470مشاهده شد. ژن 

در بیماری فوزاریومی  ترتیببهکمترین میزان تغییر بیان را 

 HORVU5Hr1G098470و تنش شوری نشان داد. ژن 

های مختلف نشان داد. ژن نشتغییر بیان ناچیزی را در ت

HORVU7Hr1G113270  را در  یتوجهقابلتغییر بیانی

ها نشان داد. بیشترین میزان بیان ژن تمامی تنش

HORVU7Hr1G121850  در بیماری فوزاریومی و میزان

 ایقهوهلکههای تغییر بیان ناچیزی برای این ژن در بیماری

ود فسفر های شوری، خشکی و کمبو زنگ نواری و تنش

 (. 6مشاهده شد )شکل 

میکروبی ضد هایبیوانفورماتیکی ویژگی تجزیه و تحلیلنتایج 

، وجود این CAMP با استفاده از ابزار برخطهای گیاه جو هوئین

های بینی کرد. روشهای مورد بررسی، پیشویژگی را در تمام ژن

توجهی وجود ویژگی محاسباتی مختلف، با میزان اطمینان قابل

بینی کردند. روش های گیاه جو پیشمیکروبی را در هوئیندض

SVM  درصد، روش  188با میزان احتمالRF  با میزان احتمال بین

درصد و  188با میزان احتمال  DAدرصد، روش  48/88تا  2/24

میکروبی را در ضدبا تأیید کامل، وجود ویژگی  ANNروش 

ج بررسی نواحی بینی کرد. نتایهای گیاه جو پیشتمامی هوئین

یژگی های هوئین جو مشخص کرد که ومختلف پروتئین

)دمین  ChtBD1عمده در دمین  طوربهمیکروبی این پپتیدها ضد

ها متمرکز شده است و بقیه نواحی ویژگی هوئین( آن

. تری نسبت به این ناحیه دارندضدمیکروبی پایین

.(بهای مختلف )و در بافت )الف( غیرزیستییستی و زهای ن گیاه جو و در شرایط تنشهای هوئیبیان ژن in silicoتجزیه و تحلیل  -6شکل 
Figure 6. In silico gene expression analysis of barley Hevein genes in biotic and abiotic stresses conditions (A) and 

 [
 D

O
I:

 1
0.

52
54

7/
pg

r.
8.

2.
7 

] 
 [

 D
O

R
: 2

0.
10

01
.1

.2
38

31
36

7.
14

00
.8

.2
.5

.1
 ]

 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 jo
ur

na
ls

.lu
.a

c.
ir

 o
n 

20
23

-0
9-

29
 ]

 

                            11 / 20

 [
 D

O
I:

 1
0.

52
54

7/
pg

r.
8.

2.
7 

] 
 [

 D
O

R
: 2

0.
10

01
.1

.2
38

31
36

7.
14

00
.8

.2
.5

.1
 ]

 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 p
gr

.lu
.a

c.
ir

 o
n 

20
25

-0
1-

11
 ]

 

                            11 / 20

https://journals.lu.ac.ir/pgr/article-1-231-fa.html
http://dx.doi.org/10.52547/pgr.8.2.7
http://dx.doi.org/10.52547/pgr.8.2.7
https://dorl.net/dor/20.1001.1.23831367.1400.8.2.5.1
https://journals.lu.ac.ir/pgr/article-1-231-fa.html
http://dx.doi.org/10.52547/pgr.8.2.7
https://dorl.net/dor/20.1001.1.23831367.1400.8.2.5.1
https://pgr.lu.ac.ir/article-1-231-fa.html


و همکاران دریکوندیرم ...ر جود هوئینخانواده ژنی بیان  بررسی و جداسازی شناسایی،

84

different tissues (B). 

متعلق به رند و داوجود  تمامی گیاهاندر هوئین های ژن

کیتین  متصل شونده بههای از پروتئین یتربزرگخانواده 

 گیاه نقش دارندفرآیندهای دفاعی هستند که در 

(Beintema, 1994) تاکنون تعداد مختلفی از اعضای .

خانواده هوئین از درخت کائوچو، درخت توت، سویا، 

 Andreev et)است  گندم و دیگر گیاهان شناسایی شده

al., 2012; Berthelot et al., 2016a; Berthelot et al., 

2016b; Porto et al., 2012; Saeed et al., 2016; 

Slavokhotova et al., 2017; Van Holle and Van 

Damme, 2015).  تعداد سیزده ژن، پژوهش حاضردر 

گیاه جو شناسایی شد و برای اولین بار از هوئین 

های اغلب ژن سی قرار گرفت.ها مورد بررهای آنویژگی

هوئین شناسایی شده گیاه جو بدون اینترون بودند و 

تنها دارای یک  خود ها در ساختارتعداد محدودی از آن

اینترون بودند. این ساختار ژنی و الگوی اینترونی در 

سایر گیاهان نیز مشاهده شده است. در درخت کائوچو 

های بدون یک اینترونی در کنار ژن های هوئینژن

 ,.Berthelot et al)اند اینترون شناسایی و گزارش شده

2016a; Berthelot et al., 2016b) در پژوهشی سه .

هوئین از گندم شناسایی و جداسازی شدند که فاقد 

 ,.Andreev et al)اینترون در ساختار ژنی خود بودند 

نیز  یفرنگگوجه. هوئین شناسایی شده در گیاه (2012

. تمامی (Kouzai and Saito, 2013) بود نترونیا فاقد

های شناسایی شده از درخت توت در ساختار ژنی هوئین

. فرضیات (Saeed et al., 2016) بودند نترونیا فاقدخود 

های بدون اینترون ذکر شده است مختلفی برای وجود ژن

 هایتوان به انتقال از پروکاریوتکه از آن جمله می

دیگر  هایها و مکانیسموسط ترانسپوزونایجاد ت باستانی،

این  ،عدم وجود اینترون .(Yan et al., 2016)اشاره کرد 

رونویسی شوند و با  مؤثر طوربهسازد تا ها را قادر میژن

تواند میهمچنین ترجمه شوند و  به پروتئیننرخ بالاتری 

ها در حفظ دلیلی بر اهمیت نقش عملکردی این ژن

 Gentles and Karlin, 1999; Zou et)حیات سلول باشد 

al., 2011).

 که داد نشان شدهمحافظت عملکردی هایدمین جستجوی

 هوئین هایژن تمامی در( هوئین دمین) ChtBD1 دمین

و  تکی یا تکرار چهارتایی وجود داشته صورتبه جو گیاه

 نام به دیگری عملکردی دمین با هاژن این از در برخی

Lyz-like این دمین .ستا همراه (ChtBD1) حدود  دارای

معمول  طوربهدر ساختار آن و  است یدآمینهاس 48تا  88

 ,.Damme et al)وجود دارد سیستئین  یدآمینهاسهشت 

1998; Van Parijs et al., 1991).  این  قارچیضدفعالیت

ها با از دست دادن دمین هوئین تا حد بسیار پروتئین

 دلیلبه. (Iseli et al., 1993) کندزیادی کاهش پیدا می

 نیا، نیدم نیا در کیپاتیو آمف یونیکات یژگیو وجود

ها قارچ یبار منف یدارا یبا غشاها هستند قادر هانیپروتئ

 ;Lipkin et al., 2005) دنداشته باش کنشبرهم هایباکتر و

Martins et al., 1996; Xiang et al., 2004) ،تاکنون .

 بهبود مقاومت گیاه به منظوربههای هوئین پروتئین

 توتون، ی در گیاهان مختلفی از جملهقارچهای بیمارگر

 Khaliluev et)اند بیان شدهآرابیدوپسیس و  فرنگیگوجه

al., 2011; Shukurov et al., 2012; Shukurov et al., 

2010) . 

 تمامی که کرد مشخص پپتید سیگنال توالی بینیپیش نتایج

 هستند و ترشحی پپتید سیگنال دارای جو هگیا هایهوئین

 به سلولی خارج پپتیدهای سیگنال توسط تولید از پس

های سیگنال توالی .شوندمی منتقل سلول از خارج محیط

های شناسایی شده گیاه جو بسیار متغیر پپتید در هوئین

ها تفاوت زیادی مشاهده شد. اغلب بوده و بین هوئین

 Nی ی یک سیگنال پپتید در ناحیههوئین دارا هایپروتئین

 شده وبه مسیر ترشحی هدایت  خود هستند که توسط آن

های گیاه چنین سیگنال پپتیدی در ساختار هوئینوجود 

 Damme) ها دور از انتظار نیستهمانند سایر هوئین جو

et al., 1998; Lee et al., 1991; Peumans and Van 

Damme, 1995; Slavokhotova et al., 2017; Van 

Holle and Van Damme, 2015).  ابتدا ها بیمارگراغلب

قرار  حملهرا مورد فضای خارج سلولی میزبان از طریق 

های پروتئین و سایر هاهوئینوجود  ،بنابراین؛ دهندمی
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این برای مبارزه با  ،در فضای خارج سلولی میکروبیضد

 .(Drikvand et al., 2019) زا ضروری استعوامل بیماری

های نشان داد که هوئینشیمیایی خصوصیات فیزیکوبررسی 

 pH، شناسایی شده در جو نیز از نظر جرم مولکولی

مشابه با  GRAVY، شاخص و ایزوالکتریک، شاخص ناپایداری

 هایهوئیندر مطالعه حاضر، هستند. های گیاهی سایر هوئین

HORVU0Hr1G016310 ،HORVU2Hr1G085280، 

HORVU2Hr1G126740  وHORVU7Hr1G113270

دارای خاصیت  2تر از ایزوالکتریک پایین pHعلت به

ایزوالکتریک بالاتر  pH باها ی هوئیناسیدی بودند و بقیه

ها به هوئینبار مثبت دهند. خاصیت بازی نشان می 2از 

ها بیمارگردهد تا با غشاهای دارای بار منفی اجازه می

های با بار منفی احتمالًا وئینکنند. از طرفی، ه کنشبرهم

خاصی که  pHاز طریق مسیرهای دیگری و یا در شرایط 

ها بیمارگرکند با غشای ها را مثبت میبار خالص آن

. (Yeaman and Yount, 2003)کنند کنش میبرهم

 های جانبیشاخص آلیفاتیک به حجم نسبی زنجیره

ین گفته اسیدهای آمینه والین، آلانین، ایزولوسین و لوس

با پایداری حرارتی یک  شود و همبستگی مستقیمیمی

این شاخص برای . (Ikai, 1980) پروتئین دارد

است  188حدود  مقاوم به حرارتهای پروتئین

(Moghadam et al., 2016) شاخص آلیفاتیک محاسبه .

های شناسایی شده گیاه جو در شده برای هوئین

پایداری دمایی نسبتاً  یدهندهنشانای قرار دارد که محدوده

 طوربهها است. این پایداری دمایی مناسبی در این پروتئین

آلانین و تا حدودی  یدآمینهاسعمده دلیل فراوانی بالای 

 ها است.ن پروتئینلوسین و والین در ساختار ای

بر اساس ثبات یک پروتئین را میزان  ناپایداریشاخص 

اگر  .کندمی بینییشپود در آن ترکیب اسیدهای آمینه موج

ی پایدار یدهندهنشانباشد  48این شاخص کمتر از 

شاخص  .(Guruprasad et al., 1990) پروتئین است

 جزبههای گیاه جو )ناپایداری محاسبه شده برای هوئین

HORVU2Hr1G126720  وHORVU3Hr1G064470) 

ا توجه ها بود. بپایداری مناسب این پروتئین یدهندهنشان

های ترشحی هستند، پایداری ها پروتئینبه اینکه هوئین

پروتئینی یکی از پارامترهای حیاتی برای انجام فعالیت 

 ها است.آن

ی معیار  GRAVYگریزی یادوستی و آبمیانگین کل آب

مثبت   GRAVYهای باپروتئین .است پروتئینحلالیت از 

، منفی  GRAVYباهای و پروتئین داشته یگریزآبتمایل به 

 ,.Kyte and Doolittle, 1982; Moghadam et al) دوست هستندآب

های گیاه جو محاسبه شده برای هوئین GRAVYمیزان . (2016

 (HORVU2Hr1G126720و  HORVU0Hr1G016310 جزبه)

ها است. میزان دوستی این پروتئینآب یدهندهنشان

GRAVY نین با ها همچمحاسبه شده برای این پروتئین

های آلیفاتیک و ناپایداری محاسبه شده تطابق شاخص

های گیاه ی حرارتی هوئینپایدار یدهندهنشانداشته و 

 جو است.

، وجود سه موتیف شدهمحافظتهای پروتئینی بررسی موتیف

 هایهای گیاه جو مشخص کرد. ژنرا در ساختار هوئین

HORVU1Hr1G078050 ،HORVU2Hr1G126720، 

HORVU7Hr1G106900 و HORVU7Hr1G107000

ای بودند. نتایج این شدهمحافظتفاقد هر گونه موتیف 

تنها در  شدهمحافظتهای بررسی نشان داد که موتیف

ها قرار داشته و دمین هوئین فاقد هوئین Lyz-likeدمین 

طول کوتاه  علتبهها بود. این مورد شاید این موتیف

 باشد.جو های هوئین ینساختار پروتئ های هوئین دردمین

های گیاه جو نتایج تجزیه و تحلیل فیلوژنتیکی هوئین

بندی ها به دو گروه کلی تقسیمنشان داد که این پروتئین

های شوند. در درخت فیلوژنتیکی ترسیم شده، هوئینمی

دارای دمین هوئین تنها و یا چندتایی با هم در یک گروه 

 Lyz-likeدمین  همراهبههای دارای دمین هوئین و هوئین

با هم در یک گروه قرار گرفتند. چنین روندی در 

های های قبلی نیز مشاهده شده است و هوئینپژوهش

شناسایی شده از گیاهان مختلف نیز به دو گروه کلی 

 Andreev et al., 2012; Berthelot et)اند بندی شدهتقسیم

al., 2016a; Berthelot et al., 2016b; Porto et al., 

2012; Saeed et al., 2016; Slavokhotova et al., 

2017).
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های هوئین گیاه جو تجزیه و تحلیل نواحی پروموتری ژن

نشان داد که عناصر تنظیمی مرتبط با رشد و نمو، عناصر 

ها و عناصر تنظیمی پاسخ به تنظیمی پاسخ به هورمون

روموتری بیشترین فراوانی را در نواحی پ ترتیببهها تنش

که  G-Boxهای هوئین گیاه جو دارند. عنصر تنظیمی ژن

 و بین عناصر تنظیمی مرتبط با رشد دربیشترین فراوانی را 

های هوئین داشت، نقش مهمی نمو موجود در پروموتر ژن

های اتیلن، هوازی و هورمونپاسخ به نور، شرایط بیدر را 

 Menkens)کند و آبسیزیک اسید بازی می جاسموناتیلمت

et al., 1995)عناصر .ABRE،CGTCA-motifو

TGACG-motif  که بیشترین فراوانی را از بین عناصر

های هوئین پاسخ به هورمون موجود در پروموتر ژن

های مرتبط با معمول در بالادست ژن طوربهداشتند، 

 Kaur)وجود دارند  غیرزیستیهای محیطی زیستی و تنش

et al., 2017; Liu et al., 2016; Pandey et al., 2015; 

Wang et al., 2011) درنهایت، عناصر .ARE  وMBS  که

ها بیشترین فراوانی را از بین عناصر تنظیمی پاسخ به تنش

های مختلف زیستی داشتند، نقش مهمی در پاسخ به تنش

. بر اساس (Kaur et al., 2017)کنند بازی می غیرزیستیو 

عمده در  طوربه ها، هوئیننتایج مطالعات پیشین

، تخریب های محیطیتنش، پاسخ به فرآیندهای دفاعی

انتقال فرآیند ، انتقال پروتون یا هاکیتین، متابولیسم قند

 Berthelot et al., 2016b; Wang)دخیل هستند  سیگنال

et al., 2013) بنابراین، وجود چنین عناصر تنظیمی در ؛

 رسد.می ها ضروری به نظرساختار این ژن

های جو مشخص کرد نتایج کلی بررسی بیان بافتی هوئین

های زایشی بیان ها در بافت ریشه و اندامکه این ژن

نتایج ها نشان دادند. سبت به سایر بافتبالاتری را ن

ها همانند است که هوئین مطالعات دیگر نیز نشان داده

ان های زایشی میزان بیها در ریشه و اندامسایر لکتین

. خاک محل تجمع (Saeed et al., 2016)بالایی دارند 

های گیاهان اولین های گیاهی است و ریشهبیمارگراغلب 

شوند ها رو به رو میبیمارگرهایی هستند که با اندام

(Graham and Strauss, 2021)بنابراین، گیاهان با تولید  ؛

ا ها، به مقابله بهای ضدمیکروبی مانند هوئینپروتئین

پردازند. در پژوهشی میزان و زاد میهای خاکبیمارگر

های هیدروپونیک در ها در ریشهروند بیان دیفنسین

های رشد یافته در خاک تفاوت مقایسه با ریشه

. این نتایج (Drikvand et al., 2019)نشان داد  یتوجهقابل

ها و سایر پپتیدهای کند که هوئینمشخص می

ایی که بیشتر در معرض حمله همیکروبی در اندامضد

های ها و همچنین انداممانند ریشه)ها هستند بیمارگر

میزان بیان بیشتری دارند  (های زایشیحساسی مانند اندام

 ,.Berthelot et al)ها بپردازند بیمارگرتا بتوانند به مقابله با 

2016b; Drikvand et al., 2019; Saeed et al., 2016) . 

های های گیاه جو تحت تنشبیان هوئین بررسی میزان

های های هوئین به تنشپاسخ ژنکه مختلف نشان داد 

 طوربهها های غیرزیستی بود. هوئینزیستی بیشتر از تنش

و به  ی گیاهی وجود دارنددر تمام سلسلهای گسترده

تعلق  زاعوامل بیماری ضد هایپروتئین خانواده بزرگ

دیگری،  . در پژوهش(Berthelot et al., 2016b)دارند 

های هوئین های شوری و دمایی باعث القای بیان ژنتنش

. پژوهش (Andreev et al., 2012)در گیاه گندم شدند 

نشان داد که  (Saeed et al., 2016)سعید و همکاران 

دارا بودن عناصر تنظیمی  علتبههای هوئین گیاه توت ژن

های سرما، شخاص در ساختار پروموتر خود به تن

های جاسمونیک اسید و شدگی و همچنین هورمونزخم

های های مرتبط با تنشرسانسالیسیلیک اسید که پیام

شوند. زیستی هستند، پاسخ داده و دچار تغییرات بیان می

هوئین در برنج ژن بیان دهد که شواهد دیگر نشان می

 تراریخته باعث ایجاد مقاومت گیاهان تراریخت در مقابل

 ;Lee and Raikhel, 1995) شودمیبیماری بلاست برنج 

Van Parijs et al., 1991) . پژوهش ون در همچنین

قارچی ضداثرات  (Van Parijs et al., 1991)پاریجیس 

نتایج مطالعه کانرار  .ها مورد تأیید قرار گرفتوسیع هوئین

نشان داد که افزایش  (Kanrar et al., 2002)و همکاران 

باعث افزایش  گیاه خردل سیاهدر هوئین  هاین ژنبیا در

شود. میبیماری بلایت مقاومت گیاهان تراریخت در برابر 

های محیطی های گیاهی نسبت به تنشپاسخبرخی 
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های زیستی و اختصاصی بوده و برخی دیگر بین تنش

ها و مشترک هستند. در این بین مولکول غیرزیستی

اجزای آبشار پروتئین ام مانند پی دهندهانتقالهای پروتئین

عنوان ممکن است به (MAPK) کیناز فعال شده با میتوژن

و  های زیستیر مسیرهای انتقال پیام تنشنقاط مشترک د

هایی مانند عمل کرده و باعث پاسخ مشترک ژن یستیغیرز

 شوند غیرزیستیهای زیستی و ها به هر دوی تنشهوئین

(Andreev et al., 2012; Chinnusamy et al., 2004) . در

 هایها مانند ژنبرخی هوئینمطالعه حاضر، 

HORVU2Hr1G126720 ،HORVU5Hr1G098470  و

HORVU7Hr1G107000  از شرایط  یکیچهتحت تأثیر

ها ها تغییری نداشت. این قبیل ژنتنش قرار نگرفتند و بیان آن

ممکن است برای پاسخ به شرایط زیستی متفاوتی غیر از 

های محیطی اختصاصی شده باشند و یا صرفاً در یک تنش

ها بافت و یا اندام خاص بیان نشان دهند. از طرفی، بیان این ژن

 تغییر پیدا کند.  مدتیطولانممکن است در شرایط تنش 

های میکروبی هوئینضد هایبیوانفورماتیکی ویژگی تحلیلنتایج 

بررسی،  ردهای مو، وجود این ویژگی را در تمام ژنگیاه جو

توان گفت که آمده می دستبهطبق نتایج . بینی کردپیش

همچنین  قارچی وضددارای خاصیت  ی جوهاهوئین

عمده به دمین  طوربههستند و این ویژگی باکتریایی ضد

مطالعات مشابه وجود ها ارتباط دارد. عملکردی هوئین آن

کند یهوئین در سایر گیاهان را تأیید م ضدمیکروبی هایویژگی

(Damme et al., 1998; Martins et al., 1996; Van Parijs et 

al., 1991; Xiang et al., 2004). 

 Shuorvazdi)و جبر روی رغم تحقیقات گسترده علیتاکنون 

et al., 2014; Khodaei et al., 2015; Salami et al., 2016; 

Ebrahimi et al., 2016 ،) پتیدهای پروی  ی برکممطالعات

ایـهنقش و رفته استگ صورت یاهـدر این گ یـضدمیکروب

با توجه به . است ماندهیباقحد زیادی ناشناخته ها تا آن زیستی

مطالعه حاضر اولین گزارش از جداسازی و اطلاعات ما، 

این در  ی هوئین در گیاه جو است.خانواده ژن اعضایشناسایی 

، یمطالعه یک تحلیل جامع شامل تجزیه و تحلیل ساختار ژن

های دمینبینی پیشتجزیه و تجلیل ساختار پروتئین، 

 ،، توالی سیگنال پپتیدشدهمحافظت هایی، موتیفعملکرد

 هایتجزیه و تحلیل ویژگی بینی محل تجمع سلولی،پیش

پروموتر و نواحی  تجزیه و تحلیل ی،پروتئین فیزیکوشیمیایی

 بینی ویژگیپیشتجزیه و تحلیل فیلوژنتیک، تنظیمی، 

ی بیان ژن روی خانواده ژن و تجزیه و تحلیل میکروبیضد

 اهیگ یهانیهوئنشان داد که  جیانجام شد. نتا جو هوئین گیاه

 تنها یدارا ای و نترونیا بدون، یاهیگ یهانیهوئ ریمانند سا جو

و وجود سیگنال پپتید ترشحی، تجمع  هستند نترونیا کی

در همه  ChtBD1 عملکردی هایمینوجود دخارج سلولی، 

، هاندر برخی از آ Lyz-likeها و دمین عملکردی آن

 وجود ،شدهمحافظتسیستئن  آمینهاسیدهاید وجو

بیان سولفیدی، فعالیت ضدمیکروبی و دی پیوندهای

های زایشی و همچنین بیان در و اندامحداکثری در ریشه 

از دیگر های زیستی و غیرزیستی پاسخ به تنش

طلاعات جامع موجود ها است. اپروتئینهای این ویژگی

های هوئین در اثر ژنرد را در مو درک مادر مطالعه حاضر 

پاسخ  و همچنینرشد و نمو فرآیندهای زیستی گیاه مانند 

 دهد.افزایش می غیرزیستیهای زیستی و به تنش

 سپاسگزاری
 2811/د/8818 شماره پژوهشی طرح قالب در پژوهش این

دانشگاه آزاد اسلامی واحد  پژوهشی اعتبارات از با استفاده

 پژوهشیمعاونت  از فانمؤل .است شده انجام آبادخرم

 این از حمایت بابت آباددانشگاه آزاد اسلامی واحد خرم

 نمایند.میمطالعه سپاسگزاری 
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