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Plant defensins are among the most important families of 

antimicrobial peptides involved in plant defense against pathogens. 

This study aimed to identify, sequence, and characterize the structural, 

evolutionary, and functional features of the defensin gene family in 

three cultivars of common bean (Phaseolus vulgaris L.). Defensin 

genes were identified through homology searches against the 

reference bean genome, and gene-specific primers were subsequently 

designed. Following genomic DNA extraction, the target genes were 

amplified by PCR and sequenced using the Sanger method. Gene and 

protein characteristics were analyzed using bioinformatics tools. 

Phylogenetic relationships, predicted antimicrobial activity, and gene 

expression patterns under different conditions were also investigated. 

The results revealed the presence of 10 defensin genes distributed 

across 4 chromosomes of the common bean genome. The coding 

sequences of all identified genes were completely conserved among 

the three cultivars. All predicted proteins contained the characteristic 

Knot1 domain, an N-terminal signal peptide, eight conserved cysteine 

residues, the 𝛾-core motif. Computational analyses also confirmed the 

high antimicrobial potential of these proteins. Phylogenetic and in 

silico expression analyses demonstrated that members of the defensin 

gene family exhibit distinct evolutionary and regulatory patterns, with 

PvDef3 and PvDef8 showing the strongest responses to both biotic 

and abiotic stresses. Overall, this study provides valuable insights into 

the defensin gene family in common bean and offers useful genetic 

resources for breeding disease-resistant cultivars and advancing 

future biotechnological applications. 
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Introduction 

Plant defensins are small, cysteine-rich antimicrobial peptides that constitute one of the most 

important components of the innate immune system in plants. These peptides exhibit broad-

spectrum antimicrobial activity against fungi, bacteria, and other phytopathogens by disrupting  

microbial cell membranes. Besides their defensive roles, defensins have also been implicated 

in plant development, ion homeostasis, reproduction, and tolerance to abiotic stresses. This 

study aimed to identify, sequence, and characterize defensin genes in three cultivars of common 

bean (Phaseolus vulgaris L.) and to investigate their structural features, evolutionary 

relationships, antimicrobial potential, and expression profiles under different biological 

conditions. 

Materials and Methods 

Defensin genes were identified through homology searches against the common bean reference 

genome using tBLASTn with known plant defensin proteins as queries. Candidate genes were 

validated using BLAST and CDD analyses, and gene-specific primers were designed 

accordingly. Genomic DNA was extracted from young leaves of three common bean cultivars. 

Defensin genes were amplified by PCR, purified, and sequenced using the Sanger sequencing 

method. Gene organization, open reading frames, exon–intron structures, chromosomal 

locations, conserved domains, physicochemical properties, signal peptides, disulfide bonds, and 

subcellular localization were analyzed. The antimicrobial potential of the defensins was 

predicted using the CAMP database. Phylogenetic analysis was performed using MEGA X. 

Transcriptomic datasets from GEO and PvGEA databases were used to evaluate tissue-specific 

expression and transcriptional responses under drought, salinity, heat, cold, fungal, and 

bacterial stresses. 

Results and Discussion 
Ten defensin genes were identified in the common bean genome. These genes were unevenly 

distributed across chromosomes 2, 3, 5, and 9. PCR amplification generated DNA fragments of 

the expected size for all genes, and sequencing revealed complete conservation of the coding 

regions among the three cultivars, indicating an exceptionally high level of sequence 

conservation. The identified genes contained ORFs ranging from 222 to 237 bp and encoded 

proteins of 73–78 amino acids. All genes possessed a single GT–AG intron. Protein analyses 

demonstrated that every defensin contained the characteristic Knot1 (gamma-thionin) domain, 

an N-terminal Sec/SPI signal peptide, extracellular localization signals, and eight highly 

conserved cysteine residues forming the classical four-disulfide-bond pattern. Furthermore, the 

conserved γ-core motif was identified in all proteins, confirming their classification as typical 

plant defensins. Antimicrobial prediction analyses consistently indicated high antimicrobial 

potential for almost all identified proteins. The highest antimicrobial probability was 

concentrated within the C-terminal region containing the conserved γ-core motif, highlighting 

its importance in antimicrobial activity. Phylogenetic analysis clustered bean defensins into 

several well-supported groups together with homologous proteins from Medicago truncatula, 

Arabidopsis thaliana, and Oryza sativa. Closely related gene pairs, particularly 

PvDef3/PvDef10 and PvDef5/PvDef8, suggested relatively recent gene duplication events 

followed by functional divergence. Despite their structural conservation, expression analyses 

revealed remarkable transcriptional diversity. The expression analysis demonstrated that 

members of the defensin gene family exhibit distinct evolutionary and regulatory patterns, with 

PvDef3 and PvDef8 showing the strongest responses to both biotic and abiotic stresses. These 

findings indicate that individual defensin genes have undergone regulatory diversification and 

may participate in distinct defense signaling pathways. 
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Conclusions 

This study represents a comprehensive molecular characterization of the defensin gene family 

in common bean. The identified genes exhibited highly conserved coding sequences and typical 

structural features of plant defensins, including the knot1 domain, extracellular signal peptides, 

conserved cysteine residues, and the γ-core motif. Nevertheless, considerable diversity was 

observed in their evolutionary relationships and expression patterns, suggesting functional 

specialization following gene duplication. Among the identified defensins, PvDef3 and PvDef8 

emerged as the most promising candidate genes because of their strong responses to both biotic 

and abiotic stresses. The results of this study provide valuable insights into the defensin gene 

family in common bean and offer useful genetic resources for breeding disease-resistant 

cultivars and advancing future biotechnological applications. 
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چکیده اطلاعات مقاله

نوع مقاله: 

مقاله پژوهشی 

1405/ 01/ 18تاریخ دریافت:  

1405/ 03/ 18تاریخ بازنگری:  

 1405/ 03/ 25تاریخ پذیرش:  

 1405/ 04/ 09تاریخ انتشار:  

 واژگان کلیدی: 

 ،بيان ژن

پپتيدهاي ضدميكروبی، 

تحليل بيوانفورماتيكی،

 دیفنسين، 

ي معمولی لوبيا

)دیفنسين مهمDefensinsها  از  یكی  خانواده(  گياهی  ترین  ضدميكروبی  پپتيدهاي  هاي 

كنند. این پژوهش  زا ایفا میهستند كه نقش كليدي در دفاع گياهان در برابر عوامل بيماري

هاي ساختاري، تكاملی و عملكردي اعضاي یابی و بررسی ویژگیبا هدف شناسایی، توالی

انجام گرفت.    (.Phaseolus vulgaris L)  خانواده ژنی دیفنسين در سه رقم لوبياي معمولی

و  ژن شناسایی  لوبيا  مرجع  ژنوم  در  همولوژي  جستجوي  از  استفاده  با  دیفنسين  هاي 

استخراج از  پس  شدند.  طراحی  اختصاصی  ژنDNA  آغازگرهاي  با  ،  و    PCRها  تكثير 

به روش   توالی شدند. ویژگی  سنگرمحصولات  ابزارهاي  تعيين  با  پروتئينی  ژنی و  هاي 

خاصيت   فيلوژنتيكی،  روابط  و  بررسی  بيوانفورماتيكی  و  ضدميكروبی  مختلف  احتمالی 

 تعداد ده  كه  نشان داد  این مطالعه    ها در شرایط مختلف تحليل شد. نتایجالگوي بيان ژن

اند.  قرار گرفته  مختلف  كروموزوم  چهارژن دیفنسين در ژنوم لوبيا وجود دارد كه بر روي  

ها داراي  ها در هر سه رقم كاملاً یكسان بود. تمامی پروتئينتوالی ناحيه كدكننده این ژن

-γموتيف  و  شدهترشحی، هشت سيستئين حفاظت   پپتيدسيگنال،  Knot1اختصاصی    دومين

core    .ضدميكروبی  بالاي فعاليت    ظرفيت صورت گرفته همچنين    تجزیه وتحليل نتایج  بودند

نشان    in silicoها در شرایط  ها را تأیيد كرد. تحليل فيلوژنتيكی و بررسی بيان ژن این پروتئين 

PvDef3هاي اعضاي این خانواده داراي الگوهاي تكاملی و تنظيمی متفاوت بوده و ژن كه  داد  

هاي زیستی و غيرزیستی نشان دادند. نتایج این پژوهش  بيشترین پاسخ را به تنش   PvDef8و 

ارقام    بهنژادي تواند در  اطلاعاتی مفيد در مورد خانواده ژنی دیفنسين در لوبيا فراهم كرده و می 

. فناورانه مورد استفاده قرار گيرد ها و توسعه كاربردهاي زیست مقاوم به بيماري 
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 مقدمه 

زا  اي از عوامل بيماري گياهان همواره در معرض طيف گسترده 

ها  ها و سایر ميكروارگانيسم ها، ویروس ها، باكتري از جمله قارچ 
قرار دارند. هر ساله بخش قابل توجهی از توليدات كشاورزي  

بين می بيماري دليل  به جهان   از  گياهی  مسئله  هاي  این  و  رود 

خسارات    علاوه  محصولات،  كيفيت  و  عملكرد  كاهش  بر 
 Nazarovكند ) اقتصادي فراوانی را به بخش كشاورزي وارد می 

et al., 2020; Strange and Scott, 2005  از استفاده  اگرچه   .)

هاي شيميایی نقش مهمی در كنترل  بيوتيك ها و آنتی كش قارچ 

رویه این تركيبات موجب  ها داشته است، اما مصرف بی بيماري 

هاي مقاوم، كاهش اثربخشی مواد شيميایی، آلودگی  ظهور سویه 

هاي مرتبط با سلامت انسان شده  زیست و افزایش نگرانی محيط 
كارهاي زیستی و پایدار براي افزایش  توسعه راه   ، رو   این   از   ؛ است 

ترین  زا به یكی از مهم مقاومت گياهان در برابر عوامل بيماري 

فناوري كشاورزي تبدیل شده است  هاي زیست اهداف پژوهش 
 (McLaughlin et al., 2023 ).   

ترین اجزاي سيستم ایمنی ذاتی گياهان، پپتيدهاي  یكی از مهم 

ضدميكروبی هستند. این تركيبات، پپتيدهاي كوچك، كاتيونی و  

گریز و سيستئين بوده كه در پاسخ  غنی از اسيدهاي آمينه آب

شوند هاي محيطی توليد می زا یا تنشبه حمله عوامل بيماري

كنند. پپتيدهاي و نقش اساسی در دفاع طبيعی گياه ایفا می

هاي ساختاري و توالی ضدميكروبی گياهی بر اساس ویژگی

خانواده به  آمينه  تيونيناسيدهاي  شامل  مختلفی  ها،  هاي 

هوئينناتين اسنيكينها،  پروتئينها،  سيكلوتایدها،  هاي  ها، 

شوند كه در ميان ها تقسيم میدهنده ليپيد و دیفنسينانتقال

دیفنسينآن  و  دليل  بهها  ها،  عملكرد  تنوع  گستردگی، 

پایداري بالا، بيشترین توجه پژوهشگران را به خود جلب  

)كرده  ,.Bahramnejad et al., 2025; Bakare et alاند 

2022; Iralu et al., 2024; Montesinos, 2023.)   

هاي گياهی گروهی از پپتيدهاي ضدميكروبی كوچك،  دیفنسين 

تا    45داراي بار مثبت و غنی از سيستئين هستند كه معمولًا از  
سولفيدي  وسيله چهار پيوند دي اند و به اسيدآمينه تشكيل شده   54

كنند. این ساختار موجب  بعدي بسيار پایداري پيدا می ساختار سه 

و فعاليت پروتئازها    pHها در برابر تغييرات دما،  مقاومت بالاي آن 
شده و نقش مهمی در حفظ عملكرد زیستی این پپتيدها دارد.  

باقی ویژگی شاخص دیفنسين  مانده  هاي گياهی، وجود هشت 

ها است كه آرایش فضایی  شده در توالی آن سيستئين حفاظت 

كند و این  اي شامل یك مارپيچ آلفا و سه رشته بتا ایجاد می ویژه 

آن  ضدميكروبی  فعاليت  پایه  می ساختار،  محسوب  شود  ها 
 (Azmi and Hussain, 2021; Kovaleva et al., 2020; Saffar 

et al., 2024 ).   هاي گياهی  ها تقریباً در تمامی خانواده دیفنسين

اند. اگرچه نخستين بار از بذر گياهان جداسازي  شناسایی شده 

آن  حضور  امروزه  اما  ميوه،  شدند،  ریشه،  گل،  برگ،  در  ها 
اي نيز به اثبات رسيده است.  هاي ذخيره هاي زایشی و بافت اندام 

زا،  هاي دیفنسين معمولًا در پاسخ به حمله عوامل بيماري بيان ژن 

تنش آسيب  و  مكانيكی  خشكی،  هاي  مانند  غيرزیستی  هاي 

دهنده نقش  یابد كه نشان شوري و تنش اكسيداتيو افزایش می 

كليدي این پپتيدها در سازوكارهاي دفاعی و سازگاري گياهان  

 Graham et al., 2008; Sherبا شرایط نامساعد محيطی است ) 

Khan et al., 2019; Thomma et al., 2002 ).   

كنش  هاي گياهی عمدتاً بر پایه برهم مكانيسم عملكرد دیفنسين 
بار  دليل  به هاي ميكروبی است.  الكترواستاتيكی با غشاي سلول 

قارچ  از  بسياري  غشاي  منفی  بار  و  پپتيدها  این  و  مثبت  ها 
دیفنسين باكتري  ایجاد  ها،  با  و  شده  متصل  غشاء  سطح  به  ها 

اختلال در یكپارچگی غشاي پلاسمایی، تشكيل منافذ، افزایش  

نفوذپذیري، نشت محتویات سلولی و در نهایت مرگ سلول  
می  موجب  را  مهم ميكروبی  اگرچه  عملكرد  شوند.  ترین 

ها است،  هاي گياهی، فعاليت ضدقارچی آن شده دیفنسين شناخته 
داده  نشان  متعدد  از  مطالعات  پپتيدها طيف وسيعی  این  كه  اند 

ضدویروسی،  فعاليت  ضدباكتریایی،  اثرات  شامل  زیستی  هاي 

دارند.   ضدسرطانی  حتی  و  دفاعی،  بر  علاوه ضدانگلی  نقش 

آن  مشاركت  بر  مبنی  تحمل  شواهدي  گياه،  رشد  تنظيم  در  ها 
كانال  تنظيم  توليدمثل،  سنگين،  به  فلزات  پاسخ  و  یونی  هاي 

عملكرد،  تنش  تنوع  این  است.  شده  گزارش  نيز  محيطی  هاي 

خانواده دیفنسين  ارزشمندترین  از  یكی  به  را  پپتيدهاي  ها  هاي 
زیست  مطالعات  براي  اصلاح ضدميكروبی  و  فناوري،  نباتات 

 Azmi and) توسعه تركيبات زیستی جدید تبدیل كرده است  

Hussain, 2021; Ha-Tran and Huang, 2025; Shahmiri et 

al., 2023 .)   

سال  فناوري در  توسعه  با  اخير،  و  هاي  ژنومی  هاي 
اطلاعاتی، شناسایی و بررسی خانواده ژنی دیفنسين در  زیست 

این   است.  یافته  گسترش  زیادي  سرعت  با  مختلف  گياهان 

اند كه تنوع توالی، ساختار ژنی، الگوي بيان  مطالعات نشان داده 
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ها و ارقام مختلف  ها در گونه هاي عملكردي دیفنسين و ویژگی 

تواند به معرفی  هاي جدید می گياهی متفاوت بوده و شناسایی ژن 

و توليد  ی  هاي اصلاح منابع ارزشمند مقاومت ژنتيكی در برنامه 
ها منجر شود. بر همين اساس، هدف  گياهان مقاوم به بيماري 

توالی  جداسازي،  شناسایی،  پژوهش  بررسی  این  و  یابی 

 Phaseolusهاي اعضاي خانواده دیفنسين از ارقام لوبيا ) ویژگی 

vulgaris L. هاي دیفنسين از ارقام  ( است. در این مطالعه، ژن
منتخب لوبيا شناسایی و جداسازي شده و پس از تعيين توالی،  

ها مورد بررسی قرار گرفت.  هاي مولكولی و ساختاري آن ویژگی 

تواند ضمن افزایش شناخت از خانواده  نتایج این پژوهش می 

ها در  گيري از این ژن ژنی دیفنسين در لوبيا، زمينه را براي بهره 

بيماري برنامه  به  ارقام مقاوم  توليد  ها و توسعه  هاي اصلاحی، 

 .فناورانه در آینده فراهم سازد كاربردهاي زیست 

 ها مواد و روش 
در این پژوهش، بذور سه رقم  :  مواد گیاهی و شرایط رشدی 

( شامل لوبيا  .Phaseolus vulgaris Lزراعی مختلف گياه لوبيا ) 
، لوبيا قرمز )رقم یاقوت( و لوبيا سفيد )رقم  )رقم تلاش( چيتی  

از مركز تحقيقات كشاورزي و منابع طبيعی استان مركزي  درسا(  

هایی با تركيبی  جداگانه در گلدان طور  به شد. بذور هر رقم  تهيه  

ها  كشت شدند. گلدان   1:1ماس با نسبت  برگ و پيت از خاک 
بار با  بار آبياري و هر دو هفته یك منظم هر سه روز یك طور  به 

ها، بخش هوایی  كود كامل تغذیه شدند. پس از رشد گياهچه 
قرار  طور  به ها  آن  مایع  نيتروژن  در  و  شده  برداشت  جداگانه 

هاي حاصل با استفاده از نيتروژن مایع و هاون  گرفت. گياهچه 

هاي پودر شده براي استخراج  خوبی پودر شدند. بافت چينی به 

DNA   برده شدند.  كار  به 

هاي  ابتدا توالی های دیفنسین و طراحی آغازگرها:  شناسایی ژن 

شناخته  گونه پروتئينی  از  دیفنسين  مختلف،  شده  گياهی  هاي 

  NCBI، از پایگاه داده پروتئينی  Fabaceaeویژه گياهان خانواده  به 

توالی  این  سپس  شدند.  به استخراج  در  ها  مرجع  توالی  عنوان 
جستجوي همولوژي مورد استفاده قرار گرفتند. براي این منظور،  

بهره  ابزار  با  از  پایگاه    tBLASTnگيري  در  ،  NCBIموجود 

تراز  هاي پروتئينی دیفنسين در برابر ژنوم مرجع لوبيا هم توالی 

دار شناسایی شوند  شدند تا نواحی ژنومی داراي شباهت معنی 

 (Johnson et al., 2008 توالی به (.  نتایج    دست هاي  از  آمده 

به  ژن جستجو  اوليه  كاندیداهاي  نظر  عنوان  در  دیفنسين  هاي 
تجزیه  ها،  منظور تأیيد صحت این توالی گرفته شدند. در ادامه، به 

 Conserved Domainتكميلی با استفاده از ابزارهاي    و تحليل 

Database (CDD)    وBLASTn   ( گرفت  -Marchlerانجام 

Bauer et al., 2014 توالی تنها  دامنه (.  وجود  كه  هاي  هایی 
داراي شباهت    BLASTnاختصاصی دیفنسين را نشان داده و در  

عنوان  هاي گياهی بودند، مورد تأیيد قرار گرفته و به با دیفنسين 

اعضاي نهایی خانواده ژنی دیفنسين در لوبيا انتخاب شدند. از  
عنوان الگو براي طراحی آغازگرها استفاده شد.  ها به این توالی 

نرم آغازگر  از  استفاده  با  طراحی  (  7)نسخه    AlleleIDافزار  ها 

دست و  (. آغازگرها در نواحی بالادست و پایين 1شدند )جدول  

ها طراحی  هاي كدكننده ژن از توالی باز  جفت   30با فاصله حداقل  
 یابی با دقت بيشتري انجام شود.  شدند تا توالی 

 

 PCRاستفاده براي  مورد مشخصات آغازگرهاي  -1 جدول

Table 1. Characteristics of primers used for PCR 
 نام آغازگر

Primer name 

 (ˊ3→ˊ5)توالی آغازگر

Primer sequence 

 ( ◦C) دماي اتصال
Ta (°C) 

 باز( طول قطعه تكثيري )جفت 
Product length (bp) 

PvDef1-F GCAATGGACAAGGCACGATTTG 
55.6 431 PvDef1-R ATGATGAAGTGACAAACCAACGC 

PvDef2-F GAAGGCAAAGGAGAAAGAAC 
52.8 401 PvDef2-R GGGTGAATGAGCGAATTAAG 

PvDef3-F CTCAACCATCTTCGTCTTTCTTC 
54.7 378 PvDef3-R CTTAACTTAACTCAACAACACAGC 

PvDef4-F ACTTGGTGAACATAGAGATGAGG 
55.3 400 PvDef4-R TGTGATTTATTGGGTAGTGAGACG 

PvDef5-F AAACACAAACCAGTCATCACACAC 
54.5 425 PvDef5-R GCACCAACAGCGGAAATCATC 

PvDef6-F TCTTACCCATTCTCTCCCACATTC 
55.8 375 PvDef6-R AAGCAGCGGCGAGTGAGG 

PvDef7-F CTTGAAGAATTGGCGTGTGATG 
54.9 424 PvDef7-R GTGTAGGTGGAGAAAGCAATAATG 

PvDef8-F AAACACAAACCACTCATCACACAC 
54.2 497 PvDef8-R GCACCAACAGCGGAAATCATC 

PvDef9-F TTCCTCCATTCCTGCCATAGC 
55 426 PvDef9-R TGGTGTGAGCCCTGTATAGTAATG 

PvDef10-F TCTGTGTCTTTCGTCTCAACCATC 
56 353 PvDef10-R TTGAAGTTCTAAGAGCGTTTGTCG 
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  DNAاستخراج  های دیفنسین:  و تکثیر توالی   DNAاستخراج  

و    CTABهاي پودر شده و بر اساس دو روش  ژنومی از نمونه 
SDS   ( انجام گرفتDellaporta et al., 1983; Doyle, 1991  .)

شده با استفاده از الكتروفورز  استخراج   DNAكميت و كيفيت  

روي ژل آگاروز یك درصد و دستگاه اسپكتروفوتومتر مورد  

گرفت.   قرار  ژن به بررسی  كامل  توالی  تكثير  هاي  منظور 
عنوان الگو  ژنومی به   DNA  با استفاده از   PCR  دیفنسين، واكنش 

و آغازگرهاي اختصاصی طراحی شده، انجام شد. براي تمامی  

استفاده  Ampliqon   (A180301  )ها از مسترميكس شركت  ژن 

استخراج    DNAنانوگرم    20شد. براي تهيه مسترميكس مقدار  

شده از هر رقم، یك ميكروليتر از هر كدام از آغازگرهاي رفت  

ميكرومولار به همراه مسترميكس و    10و برگشت با غلظت  
  PCRميكروليتر تهيه شد. برنامه دمایی    25آب در حجم نهایی  

ثانيه، دماي اتصال هر    30مدت  به   گراد سانتی   درجه   94شامل  

مدت  به   گراد سانتی درجه    72ثانيه و    30مدت  به جفت آغازگر  
تعداد    45 به  كه  بود  واكنش    چرخه   35ثانيه  گرفت.  انجام 

واسرشته  دماي  دو  داراي  در  همچنين  اوليه  درجه    94سازي 

نهایی  سانتی  گسترش  و  سانتی   72گراد  كدام  درجه  هر  گراد، 

محصولات    10مدت  به  الكتروفورز  بود.  ژل    PCRدقيقه  بر 
تكثير  پس از تأیيد اندازه قطعات  آگاروز یك درصد انجام و  

هاي مورد نظر از ژل  ، باندهاي اختصاصی مربوط به ژن شده 

كيت   از  استفاده  با  و  خورده    Gel DNA Recoveryبرش 

 (EX6151  ) محصولات  سازي شدند.  خالص سيناكلون    شركت
PCR   ژن از  یك  هر  به  از  مربوط  پس  دیفنسين  هاي 

صورت جداگانه براي تعيين توالی به شركت  سازي، به خالص 
یابی سنجر  منظور افزایش دقت، توالی ماكروژن ارسال شدند. به 

و  به  رفت  آغازگرهاي  از  استفاده  با  دوطرفه  صورت خوانش 

 برگشت اختصاصی هر قطعه تكثيري انجام شد.  

نتایج  های دیفنسین لوبیا:  بیوانفورماتیکی ژن تجزیه و تحلیل  

توالی  از  نرم حاصل  از  استفاده  با    Vector NTIافزارهاي  یابی 

از  (  20)نسخه    CLC Genomics Workbench  و   ( 11)نسخه  

نظر كيفيت مورد بررسی و بازبينی قرار گرفته و سپس پردازش  

خوانش شدند.   ) چارچوب  ژن ORFباز  در  موجود  هاي  ( 

)نسخه  Vector NTIافزارها و ابزارهاي  دیفنسين با استفاده از نرم 
11 )  ،ORF finder    وCLC Genomics Workbench    نسخه(

هاي شروع و خاتمه نيز  ، كدون ORFشناسایی شد. طول  (  20

نرم  از  استفاده  ا با  شدند.  مشخص  مذكور  طلاعات  افزارهاي 

ژنی   خانواده  اعضاي  تمامی  كروموزومی  موقعيت  به  مربوط 

  Plants Ensemblو    Phytozome  هاي داده دیفنسين از پایگاه 
 ( گردید   ,.Bolser et al., 2016; Goodstein et alاستخراج 

به 2012 توالی (.  ژنی،  ساختار  بررسی  و  منظور  ژنومی  هاي 

ردیف شدند و  هاي دیفنسين با یكدیگر هم ن ژ   ORFهاي  توالی 

تعيين    FGENESHهر ژن با استفاده از    اینترون – ساختار اگزون 
 ( دمين Salamov and Solovyev, 2000شد  وجود  و  (.  ها 

  ، CDDها و ابزارهاي  هاي عملكردي با استفاده از پایگاه موتيف 

InterProScan  ،Pfam   ش  ;Finn et al., 2016)   د دن بررسی 

Jones et al., 2014; Marchler-Bauer et al., 2015 )  .

هاي دیفنسين، پارامترهایی  هاي فيزیكوشيميایی پروتئين ویژگی 

اي، وزن مولكولی، بار خالص، نقطه  شامل طول توالی اسيدآمينه 
و  ( pI)   ایزوالكتریك  ناپایداري  شاخص  آليفاتيك،  شاخص   ،

محاسبه    ProtParamگریزي با استفاده از ابزار  ميانگين كل آب 
 ( دي (.  Gasteiger et al., 2005گردید  سولفيدي  پيوندهاي 

پروتئين  از سرور  موجود در  استفاده  با  )نسخه    DiANNAها 
(. با استفاده از  Ferrè and Clote, 2006بينی شدند ) پيش (  1/ 1

در   پپتيد سيگنال وجود یا عدم وجود  (  6)نسخه    SignalPابزار  

همچنين، براي  (.  Teufel et al., 2022ها مشخص شد ) پروتئين 
پروتئين پيش  استقرار  و  تجمع  محل  دیفنسين،  بينی  هاي 

مورد بررسی قرار    CELLO2GOهاي پروتئينی در سامانه  توالی 
 ( پروتئين ردیفی هم (.  Yu et al., 2014گرفتند  هاي  چندگانه 

ترسيم  (  11)نسخه    Vector NTIافزار  دیفنسين با استفاده از نرم 

 شد.  

ضدمیکروبی:  پیش  خاصیت  ارزیابی  به بینی    ظرفيت منظور 

اي در  هاي اسيدآمينه هاي دیفنسين، توالی پروتئين ضدميكروبی  

داده     Collection of Anti-Microbial Peptides  پایگاه 
 (CAMP  ) ( مورد بررسی قرار گرفتندWaghu et al., 2014  .)

تأیيدشده  ضدميكروبی  اي از پپتيدهاي  این پایگاه شامل مجموعه 

بينی فعاليت  صورت تجربی و محاسباتی بوده و امكان پيش به 
كند. براي افزایش  هاي جدید را فراهم می توالی ضدميكروبی  

زمان با استفاده  طور هم هاي مورد مطالعه به بينی، توالی دقت پيش 

شامل   ماشين  یادگيري  الگوریتم  چهار   Support Vectorاز 

Machine (SVM)  ،Random Forest (RF)  ،Artificial 

Neural Network (ANN)  و Discriminant Analysis (DA)  
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آن  برخورداري  احتمال  و  شدند  فعاليت  ارزیابی  از  ها 

گردید ضدميكروبی   به بر  علاوه   .تعيين  شناسایی  این،  منظور 

پتانسيل   بيشترین  داراي  ساختار  ضدميكروبی  نواحی  در 
هاي عملكردي  هاي دیفنسين، تحليل قطعات و موتيف پروتئين 

پایگاه توالی  ابزارهاي موجود در  از  استفاده  با  نيز    CAMP  ها 

 انجام شد.  

منظور بررسی روابط تكاملی و  به تجزیه و تحلیل فیلوژنتیکی:  

شده،  هاي دیفنسين شناسایی تعيين جایگاه فيلوژنتيكی پروتئين 

هاي  همراه توالی به   هاي دیفنسين لوبيا اي ژن هاي اسيدآمينه توالی 

آرابيدوپسيس  ،  ( .Oryza sativa L) متناظر آنها در گياهان برنج  

 (Arabidopsis thaliana L. )   ( یكساله  یونجه   Medicagoو 

truncatula L.  ) داده پایگاه  ابتدا    NCBI  از  شدند.  استخراج 
توالی ردیفی هم  الگوریتم  چندگانه  از  استفاده  با  پروتئينی  هاي 

ClustalW   افزار  شده در نرم سازي پيادهMEGA X    انجام شد تا

حفاظت  توالی نواحی  بين  شباهت  ميزان  و  مشخص  شده  ها 
-Neighborسپس، درخت فيلوژنتيكی بر اساس روش    .گردد 

Joining (NJ)    از حاصل  فاصله  ماتریس  از  استفاده  با  و 

منظور ارزیابی ميزان اطمينان  ها ترسيم شد. به توالی   ردیفی هم 

آزمون  شاخه  درخت،  انجام    1000با    Bootstrapهاي  تكرار 
مقادیر  تنها  و  گره درج   Bootstrap  گرفت  روي  بر  ها  شده 

قرار  به  استفاده  مورد  تكاملی  روابط  اعتبار  از  شاخصی  عنوان 

منظور تعيين  (. درخت نهایی به Kumar et al., 2018گرفتند ) 

بندي اعضاي خانواده ژنی، بررسی ميزان قرابت تكاملی و  گروه 
خوشه  ژن شناسایی  احتمالی  گونه هاي  در  دیفنسين  هاي  هاي 

 .مختلف مورد تجزیه و تحليل قرار گرفت 

بیان    تجزیه  تحلیل  گیاه  ژن   in silicoو  دیفنسین  های 

ژن به لوبیا:   بيان  الگوي  بررسی  خانواده  منظور  هاي 

تنش  به  پاسخ  در  از  دیفنسين  غيرزیستی،  و  زیستی  هاي 

 Geneموجود در پایگاه  گياه لوبيا    هاي ترنسكریپتومی داده 

Expression Omnibus    (GEO  )  سایتNCBI    و

پایگاه   )   PvGEAهمچنين  شد   ,.Edgar et alاستفاده 

2002; O’Rourke et al., 2014 داده مجموعه  هاي  (. 
آزمایش انتخاب  شامل  تنش شده  با  مرتبط  هاي  هاي 

خشكی   نظير  سرما  ( GSE123381) غيرزیستی   ،

 (GSE192891 )  شوري  ، (GSE156113 )    گرما و 

 (PRJNA530739 )    پاسخ ارزیابی  براي  بودند. همچنين، 

تنش ژن  به  داده ها  مجموعه  زیستی،  به  هاي  مربوط  هاي 

قارچ  با   Colletotrichum lindemuthianum  آلودگی 

 (PRJNA1219552 )  قارچ ،Botrytis cinerea   (GSE329643  )
Xanthomonas citri pv. fuscans   (GSE227421  )و باكتري  

گرفتند  قرار  استفاده  ژن   .مورد  بيان  در  ميزان  دیفنسين  هاي 

اندام بافت  و  داده ها  از  استفاده  با  لوبيا  گياه  مختلف  هاي  هاي 

در   موجود  گردید.    PvGEAپایگاه  ترنسكریپتومی  محاسبه 
مجموعه  سه  داده تمامی  حداقل  اساس  بر  استفاده  مورد  هاي 

هاي داده مربوط  تكرار انتخاب شدند و همچنين تنها مجموعه 

به گياهان تيپ وحشی فاقد تغييرات ژنتيكی اختصاصی در این  

ژن  بيان  مقادیر  گرفتند.  قرار  استفاده  مورد  از  بررسی  پس  ها 

داده  پردازش  و  به استخراج  در  ها،  بيان  الگوي  مقایسه  منظور 

شرایط مختلف، مورد تجزیه و تحليل قرار گرفتند. در نهایت،  
حرارتی نقشه  تحت   ( Heatmap)   هاي  ابزار  از  استفاده  وب  با 

Heatmapper   ( ترسيم شدندBabicki et al., 2016  .) 

 نتایج و بحث 
  ده هاي بيوانفورماتيكی، تعداد  بر اساس نتایج حاصل از تحليل 

شناسایی    در ژنوم لوبيا   ژن متعلق به خانواده پپتيدهاي دیفنسين 

به  ژنی  خانواده  این  اعضاي  كه  داد  نشان  نتایج  صورت  شد. 
اند، بلكه تنها بر روي  یكنواخت در سراسر ژنوم توزیع نشده 

اند  هاي لوبيا قرار گرفته چهار كروموزوم از مجموع كروموزوم 
كه    .( 2)جدول   داد  نشان  كروموزومی  پراكندگی  بررسی 

هاي دیفنسين را دارا بوده  بيشترین تراكم ژن   2كروموزوم شماره  
و چهار ژن بر روي آن شناسایی شد. همچنين، دو ژن بر روي  

و دو   5، دو ژن بر روي كروموزوم شماره 3كروموزوم شماره 

قرار داشتند. این الگوي    9ژن دیگر بر روي كروموزوم شماره 
توزیع بيانگر آن است كه خانواده ژنی دیفنسين در ژنوم لوبيا  

صورت نامتوازن پراكنده شده و این احتمال وجود دارد كه  به 

بازآرایی  و  ژنی  تكثير  جمله  از  تكاملی،  فرایندهاي  هاي  طی 

است  یافته  گسترش  غيرتصادفی    .كروموزومی،  پراكندگی 

از   محدودي  تعداد  روي  بر  ژنی  خانواده  این  اعضاي 

ها ممكن است نشان از منشأ تكاملی مشترک برخی  كروموزوم 
این،  بر  علاوه ها در نواحی خاص ژنوم باشد.  ها و حفظ آن از ژن 

كروموزوم   روي  بر  دیفنسين    2تجمع چندین عضو خانواده 

سایر   یا  تاندِم  تكثير  رویدادهاي  وقوع  بيانگر  است  ممكن 

باشد  مكانيسم  تكامل  طول  در  ژنی  خانواده  گسترش  هاي 
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 (Parisi et al., 2019 الگوي توزیع نامتوازن ژن .)  هاي دیفنسين

شده در سایر گياهان نيز همخوانی دارد.  در لوبيا با نتایج گزارش 

اي در ژنوم  صورت خوشه دیفنسين به هاي  ، ژن A. thalianaدر  
اي از عوامل  و قطعه   پشت سر هم اند و تكثيرهاي  قرار گرفته 

 Graham etاند ) مهم در گسترش این خانواده ژنی معرفی شده 

al., 2008  نيز كلزا  در  در    37(.  دیفنسين  كروموزوم    13ژن 

ژنی،   تكثير  و  كروموزومی  توزیع  الگوي  و  شده  شناسایی 
 ,.Liu et alدهد ) گسترش این خانواده را طی تكامل نشان می 

تعداد  2021 سویا،  در  همچنين،  در    27(.  دیفنسين    13ژن 

پشت سر  هاي تكثير  اند و وجود خوشه كروموزوم توزیع شده 

دهد كه  هاي حاصل از تكثيرهاي ژنومی نشان می و جفت   هم 

اند  هر دو مكانيسم در گسترش خانواده دیفنسين نقش داشته 

 (Yuan et al., 2026  .) 
آغازگرها توانستند  نشان داد كه تمامی جفت    PCRنتایج تكثير با  

با اندازه مورد انتظار را در ارقام مختلف تكثير    DNAقطعات  
،  PvDef1  ،PvDef2هاي  كنند. اندازه قطعات تكثيرشده براي ژن 

PvDef3  ،PvDef4  ،PvDef5  ،PvDef6  ،PvDef7  ،PvDef8  ،
PvDef9  وPvDef10  400، 378، 401، 431ترتيب برابر با به  ،

هاي  باز بود. اندازه جفت   353و    426،  497،  424،  375،  425

اي بين  مذكور در تمامی ارقام یكسان بود و هيچ تفاوت اندازه 
 (.  1آنها مشاهده نشد )شكل  

نشان داد كه   PvDef10تا    PvDef1هاي  یابی ژن نتایج توالی 
ها در هر سه رقم لوبياي قرمز، توالی ناحيه كدكننده این ژن 

هيچ  و  بوده  یكسان  كاملًا  سفيد  و  اختلاف چيتی  گونه 
ها مشاهده بين آن   چندشكلی نوكلئوتيدي، حذف، اضافه یا  

هاي دیفنسين نشد. این یافته بيانگر حفاظت بالاي توالی ژن 
ها از دهد كه این ژن در ارقام مورد بررسی است و نشان می 

بالایی  ژنتيكی  ثبات  از  رقم  سه  این  در  توالی  نظر ساختار 
هستند  ویژگی   .برخوردار  ژن بررسی  ساختاري  نيز هاي  ها 

هاي مورد مطالعه داراي كدون آغاز نشان داد كه تمامی ژن 
ATG   هاي خاتمه از سه نوع  بوده و كدونTAA  ،TAG   و
TGA   اند. طول  تشكيل شدهORF   هاي مختلف بين در ژن
ها باز متغير بود، در حالی كه طول اینترون جفت  237تا    222
(. همچنين، 2كرد )جدول  باز تغيير می جفت   228تا    78از  

بودند كه در   GT-AGها داراي یك اینترون از نوع  تمامی ژن 
(. این نتایج نشان 2ژن قرار داشت )جدول    5نزدیكی انتهاي  

كه  می  بين بر  علاوه دهد  در  نوكلئوتيدي  توالی  كامل  حفظ 

طول   شامل  ژنی  سازمان  لوبيا،  مختلف  نوع ORFارقام   ،
تمامی كدون  در  نيز  اینترونی  الگوي  و  خاتمه  و  آغاز  هاي 

بررسی ژن  با هاي  یافته  این  است.  شده  حفظ  كاملًا  شده 
انجام  هم مطالعات  گياهان  و  حبوبات  سایر  در  خوانی شده 

( تمامی شش ژن Lens culinarisدارد؛ براي مثال، در عدس ) 
-GTشده داراي تنها یك اینترون با الگوي  دیفنسين بررسی 

AG    بودند و طولORF   228تا    222ها نيز در محدوده  آن 
قابل جفت  شباهت  كه  داشت  قرار  ساختار باز  با  توجهی 

(.  Drikvand et al., 2019شده در لوبيا دارد )هاي شناسایی ژن 
هاي گياهانی مثل یولاف، جو این مورد همچنين در دیفنسين 

 Emamifar et al., 2021; Saffar etو سير نيز مشاهده شد ) 

al., 2024; Sohrabi et al., 2024 ). 

توالی بررسی  طول نتایج  كه  داد  نشان  پروتئينی  هاي 
  78تا    73شده در لوبيا بين  هاي دیفنسين شناساییپروتئين

شده  اسيدآمينه متغير بود. این دامنه طولی با ویژگی شناخته
هایی كوچك و غنی  هاي گياهی كه عموماً پروتئيندیفنسين

دارد مطابقت  هستند،  سيستئين  ویژگی  .از  هاي  نتایج 
هاي دیفنسين شناسایی شده ساختاري و عملكردي پروتئين

هاي مورد مطالعه داراي دمين  نشان داد كه تمامی پروتئين
هستند كه   Gamma-thioninاز خانواده    Knot1اختصاصی  
هاي گياهی محسوب  هاي دیفنسينترین ویژگیاز شاخص

تمامی  ( Mulla et al., 2025)  شودمی در  دمين  این   .
در  پروتئين عمدتاً  و  توالی  انتهایی  تا  ميانی  بخش  در  ها 

آمينه   اسيدهاي  بيانگر    78تا    30محدوده  كه  داشت  قرار 
حفاظت بالاي این ناحيه در اعضاي خانواده دیفنسين است  

(Mulla et al., 2025 دمين این  حضور  مجموع،  در   .)
ها ها بيانگر تعلق قطعی آنشده در تمامی پروتئينحفاظت 

هاي گياهی و حفظ ساختار عملكردي  به خانواده دیفنسين
هاي ترشحی  بررسی ویژگی  .ها در لوبيا است این پروتئين

ها نيز نشان داد كه تمامی اعضاي خانواده دیفنسين  پروتئين
ها  هستند كه انتقال آن  Sec/SPIاز نوع    پپتيدسيگنالداراي  

را از مسير ترشحی كلاسيك وابسته به شبكه آندوپلاسمی  
(.  Vriens et al., 2014كند )پذیر میو دستگاه گلژي امكان

پروتئين  پپتيدسيگنالطول   بين  در  مختلف    31تا    24هاي 
پيش همچنين،  بود.  متغير  تجمع  اسيدآمينه  محل  بينی 

هر   كه  داد  نشان  فضاي   10زیرسلولی  در  پروتئين 
 (. 3شوند )جدول ( مستقر میExtracellularسلولی )خارج
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 شده در ژنوم لوبيا   ییشناسا دیفنسينخانواده  ياعضااطلاعات ژنی  -2جدول 
Table 2. Gene information of defensin family members identified in the common bean genome 

 باز()جفت   ORFطول
ORF length (bp) 

 كدون شروع 
Stop codon 

 كدون پایان
Start codon 

باز( )جفت   طول اینترون   
Intron length (bp) 

 نوع اینترون
Intron type 

 باز(طول ژن )جفت 
Gene length (bp) 

 كروموزوم 
Chromosome 

 نام ژن
Gene name 

222 ATG TAG 91 GT-AG 313  Chr 9 PvDef1 
234 ATG TAA 78 GT-AG 312  Chr 2 PvDef2 
237 ATG TAA 91 GT-AG 328  Chr 3 PvDef3 
222 ATG TGA 115 GT-AG 337  Chr 9 PvDef4 
228 ATG TAA 116 GT-AG 344  Chr 5 PvDef5 
222 ATG TGA 84 GT-AG 306  Chr 2 PvDef6 
225 ATG TGA 81 GT-AG 306  Chr 2 PvDef7 
228 ATG TAA 228 GT-AG 456  Chr 5 PvDef8 
225 ATG TGA 90 GT-AG 315  Chr 2 PvDef9 
237 ATG TAG 117 GT-AG 354 bp Chr 3 PvDef10 

 

 لوبيا  گياه هايدیفنسين تجمع محل و سيگنال پپتيد  ساختاري،  هايویژگی -3جدول 
Table 3. Structural features, signal peptide and subcellular localization of common bean defensins  

 نام پپتيد 
Peptide name   

)اسيد    طول پپتيد 
 آمينه( 

Peptide  
length (AA) 

 دمين 
Domain 

)اسيد   طول دمين 
 آمينه( 

 
Domain  

length (AA) 

 )اسيد آمينه(  پپتيد سيگنال طول  
 

Signal peptide  
length (AA) 

پپتيد سيگنال نوع    
Signal  

peptide type 

سلولی   محل تجمع   
Subcellular  
localization 

PvDef1 73 Knot1 44 26 Sec/SPI Extracellular 
PvDef2 77 Knot1 44 28 Sec/SPI Extracellular 
PvDef3 78 Knot1 44 31 Sec/SPI Extracellular 
PvDef4 73 Knot1 44 26 Sec/SPI Extracellular 
PvDef5 75 Knot1 44 28 Sec/SPI Extracellular 
PvDef6 73 Knot1 36 27 Sec/SPI Extracellular 
PvDef7 74 Knot1 43 27 Sec/SPI Extracellular 
PvDef8 75 Knot1 44 28 Sec/SPI Extracellular 
PvDef9 74 Knot1 45 24 Sec/SPI Extracellular 

PvDef10 78 Knot1 42 31 Sec/SPI Extracellular 

 

 
  100 مولكولی وزن نشانگر -1 چاهك. لوبيا گياه مختلف ارقام در هاي دیفنسينژن PCR محصولات الكتروفورز -1شكل 

 قطعه -5 تا 3 هايچاهك؛ (واكنش  الگوي عنوان به استریل مقطر آب از استفاده) منفی كنترل  واكنش  -2 چاهك  ؛جفت بازي

 لوبيا  گياه سفيد  و چيتی قرمز، مختلف ارقام در شده تكثير
Figure 1. Agarose gel electrophoresis of PCR-amplified defensin genes from different cultivars of common bean. 

Lane 1: 100 bp DNA ladder; Lane 2: negative control (water); Lanes 3-5: PCR product obtained from the red, 

pinto, and white bean cultivars 
 

هاي گياهی  شده دیفنسينبا نقش شناخته  این نتيجه احتمالاً
زا  كنش مستقيم با عوامل بيماريدر دفاع اوليه گياه و برهم

هاي ساختاري،  بنابراین، شباهت بالاي ویژگی  ؛مطابقت دارد

دهد ها نشان مییابی زیرسلولی این پروتئينترشحی و مكان
لوبيا   دیفنسين  خانواده  اعضاي  ساختار  بر  علاوهكه  حفظ 

در   مشابهی  عملكردي  سازوكارهاي  از  احتمالاً  تكاملی، 
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هاي زیستی و مقاومت گياه در برابر عوامل  پاسخ به تنش

 (.  Azmi and Hussain, 2021زا برخوردار هستند )بيماري

هاي گياه لوبيا نشان داد كه با وجود  چندگانه دیفنسين ردیفی هم 
ها  ها، اسيدهاي آمينه سيستئين در تمامی توالی تنوع در جایگاه 

هاي اصلی  اند كه این ویژگی از مشخصه خوبی حفاظت شده به 

این  خانواده دیفنسين  گياهی است. در  ، هشت  ردیفی هم هاي 

حفاظت  متصل  سيستئين  یكدیگر  به  رنگی  خطوط  با  شده 
-C1سولفيدي شامل  اند و الگوي كلاسيك چهار پيوند دي شده 

C8  ،C2-C5  ،C3-C6    وC4-C7   (.  2دهند )شكل  را نمایش می

سولفيدي موجب تثبيت چارچوب ساختاري  این پيوندهاي دي 

، پایداري  βهاي  به رشته   αها شده و با اتصال مارپيچ  دیفنسين 

هاي  و فعاليت آنزیم   pHفضایی پروتئين را در برابر تغييرات دما،  

(. حفاظت  Parisi et al., 2020دهند ) پروتئوليتيك افزایش می 
جایگاه  توالی كامل  تمامی  در  سيستئين  اهميت  هاي  بيانگر  ها 

زیستی   عملكرد  حفظ  در  آمينه  اسيدهاي  این  احتمالی 
شده در نواحی  ها است، در حالی كه تغييرات مشاهده دیفنسين 

اختصاصيت عملكردي هر  بين سيستئين  تعيين  در  احتمالًا  ها 
توالی  انتهاي كربوكسيل  ها،  پروتئين نقش دارند. همچنين، در 

هاي  ترین نواحی عملكردي دیفنسين كه از مهم   γ-coreموتيف  

خوبی قابل مشاهده است )شكل  شود، به گياهی محسوب می 
است،    GXC(X3-9)C(. این ناحيه كه معمولًا داراي الگوي  2

هاي ميكروبی، نفوذ  كنش با غشاي سلول نقش اساسی در برهم 
به سلول هدف و ایجاد فعاليت ضدقارچی و ضدباكتریایی ایفا  

در مجاورت    γ-core(. قرارگيري  Lacerda et al., 2014كند ) می 

بعدي این ناحيه  سولفيدي سبب حفظ آرایش سه پيوندهاي دي 

(.  Lacerda et al., 2014شود ) و افزایش كارایی زیستی آن می 
هم  حفاظت  دي بنابراین،  پيوندهاي  الگوي  و  زمان  سولفيدي 

هاي مورد بررسی، بيانگر حفظ  در تمامی توالی   γ-coreموتيف  

ها و تأیيد تعلق  هاي ساختاري و عملكردي این دیفنسين ویژگی 
 ,.Kovaleva et alهاي گياهی است ) ها به خانواده دیفنسين آن 

2020; Slezina et al., 2022  .) 

پيش  خاصيت  نتایج  هاي  دیفنسين ضدميكروبی  بينی 
یادگيري  شناسایی  الگوریتم  چهار  از  استفاده  با  لوبيا  در  شده 

پشتيبان  بردار  ماشين  شامل  تصادفی  ( SVM)   ماشين  جنگل   ،

 (RF )  شبكه عصبی مصنوعی ، (ANN )    و آناليز تشخيص (DA )  
هاي مورد بررسی  دهنده آن است كه تقریباً تمامی توالی نشان 

(.  4احتمالی بالایی بودند )جدول  ضدميكروبی  داراي خاصيت  

  50)   1تا    0/ 5بينی این مطالعه، مقادیر بين بر اساس معيار پيش 

نشان   100تا   احتمال(  از  درصد  برخورداري  احتمال  دهنده 
مدل  ضدميكروبی  فعاليت   در  توالی SVMهستند.  تمامی  ها  ، 

بين   احتمال  0/ 982تا    0/ 826امتيازي  بيانگر  كه  كردند  كسب 

فعاليت   زیاد  پروتئين ضدميكروبی  بسيار  این  است.  در  ها 

مدل   اكثر    DAهمچنين،  براي  و  داد  ارائه  مشابهی  نتایج  نيز 
را    0/ 994و در برخی موارد تا    0/ 75ها مقادیر بالاتر از  دیفنسين 

كند. در  بينی را تأیيد می گزارش كرد كه دقت بالاي این پيش 

محافظه   RFمدل   مقادیر  اگرچه  هفت  كارانه نيز  اما  بودند،  تر 

بودند و بيشترین مقدار    0/ 5توالی داراي امتياز بالاتر از آستانه  

به   نشان   PvDef6مربوط  كه  پتانسيل  بود  ضدميكروبی  دهنده 

است.   پروتئين  این  براي  بالایی  شبكه  بر  علاوه احتمالی  این، 
عنوان پپتيد  را به   PvDef1جز  ها به عصبی مصنوعی تمامی توالی 

بندي كرد كه  )داراي خاصيت ضد ميكروبی( طبقه ضدميكروبی  
مدل  نتایج  همگرایی  ماهيت  بيانگر  تأیيد  در  مختلف  هاي 

 (.  4ها است )جدول  این دیفنسين ضدميكروبی  
در طول توالی نيز نشان ضدميكروبی  نمودار احتمال فعاليت  

به می  ویژگی  این  كه  سراسر دهد  در  یكنواخت  صورت 

، مقادیر N(. در انتهاي  3پروتئين توزیع نشده است )شكل  
از   كمتر  عمدتاً  احتمالًا    0/ 5احتمال  كه  وجود دليل  به بوده 

و نقش آن در هدایت پروتئين به مسير ترشحی   پپتيد سيگنال 
مقدار  پروتئين،  اصلی  ناحيه  به  ورود  با  است.  افتاده  اتفاق 

  30تا   28تدریج افزایش یافته و از حدود اسيدآمينه  احتمال به 

كند. اگرچه در بخش ميانی نوسانات  عبور می   0/ 5از آستانه  

می  مشاهده  اسيدآمينه  جزئی  حدود  از  اما  بعد،    46شود،  به 
طور پيوسته افزایش یافته و در  به ضدميكروبی احتمال فعاليت  

(. این ناحيه  3رسد )شكل  می   0/ 9به مقادیر نزدیك    Cانتهاي  

سيستئين  كاتيونی،  آمينه  اسيدهاي  از  غنی  بخش  هاي  با 
موتيف  محفاظت  و  در  هم   γ-coreشده  كه  دارد  پوشانی 

كنش  ترین ناحيه مسئول برهم عنوان مهم هاي گياهی به دیفنسين 

فعاليت  با غشاي سلول  اعمال  و  ميكروبی  ضدميكروبی  هاي 
می  هم شناخته  بنابراین،  از  شود.  حاصل  نتایج  خوانی 

بينی و افزایش قابل توجه احتمال  هاي مختلف پيش الگوریتم 

هاي  ، نقش دفاعی دیفنسين Cدر انتهاي  ضدميكروبی  فعاليت  
 دهد. شده در لوبيا را مورد تأیيد قرار می شناسایی 
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نتایج تجزیه و تحليل فيلوژنتيكی اعضاي خانواده دیفنسين گياه  

،  PvDef3بندي كرد. اعضاي  هاي مختلفی دسته لوبيا را در گروه 

PvDef10   و  PvDef4    كنار چندین دیفنسين برنج و یك در 
تواند نشان  قرار گرفتند. این موضوع می   دیفنسين آرابيدوپسيس 

هاي لوبيا احتمالًا از  دهنده این باشد كه این گروه از دیفنسين 

تر هستند  هاي غلات نزدیك نظر ساختار و عملكرد به دیفنسين 

هاي عملكردي مشترک را حفظ  و ممكن است برخی ویژگی 
 (. 4)شكل    كرده باشند 

 

 لوبيا  هايدیفنسينضدميكروبی پيش بينی خاصيت   -4جدول 
Table 4. Prediction of antimicrobial properties of common bean defensins 

 نام پپتيد
Peptide name 

 (SVM)الگوریتم 
SVM algorithm 

 (RF)الگوریتم 
RF algorithm 

 (ANN)الگوریتم 
ANN algorithm 

 (DA)الگوریتم 
DA algorithm 

PvDef1 0.826 0.465 NAMP 0.758 
PvDef2 0.92 0.4545 AMP 0.937 
PvDef3 0.954 0.761 AMP 0.994 
PvDef4 0.958 0.771 AMP 0.901 
PvDef5 0.87 0.587 AMP 0.639 
PvDef6 0.967 0.8925 AMP 0.906 
PvDef7 0.906 0.6025 AMP 0.88 
PvDef8 0.929 0.428 AMP 0.945 
PvDef9 0.982 0.6715 AMP 0.961 

PvDef10 0.977 0.782 AMP 0.989 
AMP ؛ : پپتيد ضد ميكروبیNAMP : نيست ضدميكروبی پپتيد 

AMP: Antimicrobial peptide; NAMP: Non-antimicrobial peptide 
 

 اند. مشخص شده   γ-core  يف موت هاي لوبيا كه در آن پيوندهاي دي سولفيدي محافظت شده و  چندگانه دیفنسين   ردیفی هم   - 2شكل  

Figure 2. Multiple sequence alignment of common bean defensins showing the conserved disulfide bond pattern 

and the γ-core motif . 
 

 هاي لوبيا در ساختار دیفنسينضدميكروبی نواحی با بيشترین خاصيت  -3شكل 

Figure 3. The regions with the highest antimicrobial activity in the common bean defensins. 
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 لوبيا  درخت فيلوژنتيكی خانواده ژنی دیفنسين -4شكل 

Figure 4. Phylogenetic tree of bean defensin gene family 
 

دیگر  سوي    و   PvDef1 ،  PvDef2  ،PvDef6  ،PvDef7  از 

PvDef9   ترین  هایی قرار گرفتند كه نزدیك نيز عمدتاً در خوشه

بودند. این نتيجه از    ساله یونجه یك ها از گونه  هاي آن همولوگ 

هاي  دهنده حفظ توالی دیدگاه تكاملی قابل انتظار بوده و نشان 

این الگوي    .دیفنسين در ميان اعضاي این خانواده گياهی است 

تواند بيانگر آن باشد كه بخش عمده  بندي همچنين می خوشه 
ها  خانواده دیفنسين لوبيا از مسير تكاملی مشتركی با سایر لگوم 

منشأ گرفته است، در حالی كه تنها تعداد محدودي از اعضاء  

دیفنسين  به  بيشتري  می شباهت  نشان  برنج  این  هاي  دهند. 
و   طبيعی  انتخاب  ژنی،  واگرایی  نتيجه  احتمالًا  تفاوت 

این امر در  یافتگی عملكردي پس از تكثير ژنی است.  تخصص 

دهنده حفظ  نشان نيز صادق بوده و    PvDef8و    PvDef5مورد  

اي است  هاي گياهی دولپه هاي دیفنسين در ميان خانواده توالی 

تحليل طور  به   (. 4)شكل   و  تجزیه  از  حاصل  نتایج  كلی، 

بندي اعضاي فيلوژنتيكی نشان داد كه روند مشابهی در گروه 

چند  از  خانواده  این  و  داشته  لوبيا وجود  دیفنسين  خانواده 
خوشه  است.  شده  تشكيل  تكاملی  پایدار زیرخانواده  بندي 

به  اعضاء،  زوج برخی  و    PvDef3/PvDef10  هايویژه 

PvDef5/PvDef8  را جدید  نسبتاً  ژنی  تكثير  وقوع  احتمال   ،
كند، در حالی كه قرارگيري اعضاي مختلف در كنار  تقویت می 
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آرابيدوپسيس نشان همولوگ  دهنده حفظ  هاي برنج، یونجه و 

ها در گياهان مختلف و در عين حال  نسبی ساختار این پروتئين 

بيان   نتایج  این  است.  تكامل  طی  عملكردي  واگرایی  وقوع 
كند كه اگرچه تمامی اعضاي خانواده دیفنسين داراي منشأ  می 

زا،  مشترک هستند، اما احتمالًا هر یك در پاسخ به عوامل بيماري 

نقش تنش  رشدي  فرآیندهاي  یا  محيطی  تخصصی  هاي  هاي 

می  ایفا  مطالعات  متفاوتی  و  ژن  بيان  الگوي  بررسی  كه  كنند 
 .تواند این فرضيه را تأیيد كند عملكردي می 

خانواده    in silicoتحليل   اعضاي  كه  داد  نشان  بيان  الگوي 

دیفنسين لوبيا احتمالًا از نظر ميزان و الگوي بيان یكنواخت نبوده  

هاي مختلف  و هر یك داراي الگوي اختصاصی بيان در بافت 

(. این موضوع ممكن است بيانگر آن باشد كه  5هستند )شكل 

اند، اما پس از  ها از یك خانواده ژنی منشأ گرفته اگرچه این ژن 
احتمالًا   تكاملی،  واگرایی  و  ژنی  تكثير  رویدادهاي  وقوع 

اندام  در  را  متفاوتی  عهده  عملكردهاي  بر  گياه  مختلف  هاي 
  PvDef4و    PvDef3هاي  بر اساس نقشه حرارتی، ژن   .اند گرفته 

هاي مورد بررسی نشان  بالاترین سطح بيان را در اغلب بافت 
دادند. بيان زیاد این دو ژن در بذر، مریستم انتهایی، ریشه، برگ،  

ها  دهد كه احتمالًا این دیفنسين ها نشان می ساقه، گل و غلاف 

زا، در  نقش كلاسيك خود در دفاع عليه عوامل بيماري بر  علاوه 

فرآیندهاي عمومی رشد و نمو گياه نيز مشاركت دارند. بيان  
تواند بيانگر  ها می ها در اكثر اندام نسبتاً یكنواخت و بالاي این ژن 

هاي پایه باشد كه همواره  عنوان دیفنسين ها به نقش احتمالی آن 

هاي زیستی پاسخ سریع  در گياه حضور دارند تا در برابر تنش 

  PvDef8و    PvDef5هاي  در مقابل ژن   .( 5ایجاد كنند )شكل  
ها نشان دادند و  ترین ميزان بيان را در تقریباً تمامی بافت پایين 

ژن به  قرار    PvDef10و    PvDef1هاي  همراه  گروه  یك  در 

ها  دهد كه این ژن گرفتند. این الگوي بيان ضعيف احتمال می 

ها در  در شرایط طبيعی فعاليت محدودي داشته باشند و بيان آن 

هاي خاص نظير آلودگی قارچی، حمله حشرات  پاسخ به تنش 

هاي غيرزیستی مانند شوري، خشكی و تنش اكسيداتيو  یا تنش 
هاي  تر براي بسياري از دیفنسين القا شود. چنين رفتاري پيش 

شدت بيان  گياهی گزارش شده است كه تنها در شرایط تنش به 
) می  هاي  ژن   .( Liu et al., 2021; Stotz et al., 2009bشوند 

PvDef2  ،PvDef6  ،PvDef7    وPvDef9    نيز در یك گروه مجزا
   .( 5قرار گرفتند و داراي الگوي بيان نسبتاً مشابهی بودند )شكل  

 

 
 هاي مختلف لوبيا  هاي دیفنسين در بافت نمودار حرارتی بيان ژن -5شكل 

Figure 5. Heatmap of defensin gene expression in different bean tissues 
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كمتر بود،    PvDef4و    PvDef3ها نسبت به  اگرچه ميزان بيان آن 

بافت  برخی  در  اندام اما  و  ریشه  مانند  افزایش  ها  زایشی  هاي 

ها در  نسبی بيان مشاهده شد. این موضوع نقش احتمالی این ژن 
هاي  هاي خاص یا مشاركت در پاسخ حفاظت اختصاصی اندام 

می  نشان  را  موضعی  دیگر،  دفاعی  سوي  از  ،  PvDef1دهد. 

PvDef2    وPvDef10    و بودند  بيان حدواسط  الگوي  داراي 

(.  5كرد )شكل  ها بسته به نوع بافت تغيير می ميزان رونویسی آن 
هاي زایشی  در برخی اندام   PvDef10ویژه افزایش نسبی بيان  به 

می  است  نشان  ممكن  ژن  این  كه  در  بر  علاوه دهد  دفاع، 

فرآیندهاي مرتبط با تشكيل بذر، نمو گل یا رشد غلاف نيز  

انجام  مطالعات  باشد.  داشته  گونه نقش  در  مختلف  شده  هاي 

داده  دیفنسين نشان  برخی  كه  فعاليت  بر  علاوه ها  اند 

انتقال   لقاح، تشكيل جنين،  دانه گرده،  ضدميكروبی، در رشد 
برنامه یون  مرگ  تنظيم  و  مشاركت  ریزي ها  نيز  سلولی  شده 

(؛ بنابراین  Amien et al., 2010; Parisi et al., 2019كنند ) می 
بافت  در  اختصاصی  بيان  الگوهاي  با  مشاهده  مختلف  هاي 

دارد  مطابقت  ژنی  خانواده  این  چندگانه  نتایج    .عملكردهاي 
ها نيز تا حد زیادي با نتایج تحليل فيلوژنتيكی  بندي بيان ژن گروه 

كه در    PvDef8و    PvDef5هاي  خوانی دارد. براي مثال، ژن هم 

درخت فيلوژنتيكی نيز در یك شاخه مشترک قرار گرفته بودند،  
در تحليل بيان نيز الگوي مشابهی از خود نشان دادند. همچنين  

PvDef3    وPvDef4    نزدیك یكدیگر  به  تكاملی  نظر  از  كه 
هستند، داراي الگوي بيان نسبتاً مشابه و سطح بيان بالایی بودند.  

هایی كه از یك رویداد تكثير  دهد كه ژن خوانی نشان می این هم 

اند، ممكن است بخشی از الگوي تنظيمی خود  ژنی منشأ گرفته 

را نيز حفظ كرده باشند. با این حال، تفاوت در ميزان بيان برخی  
  PvDef10و    PvDef3اعضاي نزدیك از نظر فيلوژنتيكی، مانند  

بيانگر آن است كه احتمالًا پس از تكثير ژنی، تغيير در عناصر  

است    پيشبر كننده  تنظيم  ممكن  رونویسی  تنظيم  مسيرهاي  و 
الگوي بيان    .ها شده باشد موجب واگرایی عملكردي این ژن 

انجام متفاوت ژن  با مطالعات  لوبيا  شده در  هاي دیفنسين گياه 

به  دارد؛  مطابقت  گياهان  و  طوري سایر  آرابيدوپسيس  در  كه 
یونجه، اعضاي خانواده دیفنسين الگوهاي بيان اختصاصی در  

اندام  و  بذر  داده ریشه،  نشان  زایشی  تنوع  هاي  بيانگر  كه  اند 

(. همچنين، در  Tesfaye et al., 2013هاست ) عملكردي این ژن 
بر  علاوه  DEF2فرنگی مشخص شده است كه دیفنسين گوجه 

زنده  گل،  رشد  در  دفاعی،  نيز  نقش  بذر  توليد  و  گرده  مانی 

نيز  Stotz et al., 2009aمشاركت دارد )  دیفنسين  (. در ذرت 

ZmES4  در فرآیند رشد و توليد گرده نقش دارد  (Amien et 

al., 2010 دیفنسين متفاوت  بيان  الگوي  بنابراین،  احتمالًا  (.  ها 

تخصصی نشان  در  دهنده  خانواده  این  اعضاي  عملكرد  شدن 

این   تأیيد  هرچند  است؛  توليدمثلی  فرآیندهاي  و  رشد  دفاع، 

 ها به مطالعات عملكردي نياز دارد. نقش 
بيان ژن   in silicoنتایج بررسی   هاي خانواده دیفنسين  الگوي 

هاي زیستی و غيرزیستی نشان داد كه پاسخ  لوبيا تحت تنش 

احتمالی اعضاي این خانواده ژنی به شرایط مختلف تنش كاملًا  

از  اختصاصی بوده و احتمالًا همه ژن  بيان مشابهی  الگوي  ها 

  PvDef8(. در تنش خشكی، ژن  6دهند )شكل  خود نشان نمی 

نيز    PvDef3بيشترین افزایش بيان را نشان داد، در حالی كه ژن  
بيان متوسطی داشت. در مقابل، ژن   كاهش    PvDef4افزایش 

  و   PvDef8  دهد كه احتمالًابيان نشان داد. این نتایج نشان می 
PvDef3    نقش آب  كمبود  با  سازگاري  یا  دفاعی  پاسخ  در 

ممكن است بيشتر در    PvDef4  مؤثرتري دارند، در حالی كه 
مسيرهاي زیستی دیگري مشاركت داشته باشد یا تحت شرایط  

جویی در انرژي دچار كاهش فعاليت  خشكی به منظور صرفه 

شود. در شرایط تنش گرمایی نيز الگوي مشابهی مشاهده شد.  
ژن   PvDef3  ژن  كه  حالی  در  داد،  نشان  بيان  هاي  افزایش 

PvDef5    وPvDef8   قابل بيان  این  كاهش  داشتند.  توجهی 
تفاوت بيانگر آن است كه حتی اعضاي نزدیك یك خانواده  

توانند مسيرهاي تنظيمی متفاوتی داشته باشند و هر  ژنی نيز می 

شبكه  توسط  شوند  یك  كنترل  متفاوتی  رونویسی  هاي 

 (Mondragón-Palomino et al., 2017; Silverstein et al., 

دهنده نقش این ژن  احتمالًا نشان   PvDef3  (. افزایش بيان 2005

آسيب  برابر  در  از سلول  بالا  در حفاظت  دماي  از  ناشی  هاي 

ممكن است    PvDef8  و   PvDef5  است، در حالی كه كاهش بيان 
اولویت  تغيير  از  تنش  ناشی  شرایط  در  گياه  متابوليكی  هاي 

  در تنش سرما تنها ژن   .( Sewelam et al., 2021گرمایی باشد ) 

PvDef3   معنی بيان  اعضاي  افزایش  سایر  و  داد  نشان  داري 
خانواده تغيير محسوسی نداشتند. این موضوع بيانگر آن است  

كه پاسخ به سرما در خانواده دیفنسين محدود بوده و تنها برخی  

 Nikoloudakisاعضا در سازگاري با دماي پایين نقش دارند ) 

et al., 2020 ) .   
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هاي قرمز و سبز به ترتيب افزایش و  هاي زیستی و غيرزیستی. رنگهاي دیفنسين گياه لوبيا تحت تنشبيان ژن -6شكل 

 دهند. ها را نشان میكاهش بيان ژن
Figure 6- Expression of bean defensin genes under biotic and abiotic stresses. Red and green colors indicate up- 

and down-regulation, respectively. 

 

،  PvDef1هاي  ژن تر بود.  الگوي بيان در شرایط شوري پيچيده 

PvDef4   وPvDef7    كه حالی  در  دادند،  نشان  بيان  افزایش 

كاهش بيان داشتند. این اختلاف    PvDef10  و   PvDef8  هاي ژن 

دهد كه اعضاي مختلف خانواده دیفنسين احتمالاً  بيان نشان می 

در مسيرهاي متفاوت پاسخ به تنش شوري مشاركت دارند و  

ها متناسب با نقش اختصاصی هر ژن  افزایش یا كاهش بيان آن 

آسيب   كاهش  یا  غشا  پایداري  حفظ  یونی،  تعادل  تنظيم  در 

در    .( Guo et al., 2025; Yao et al., 2019اكسيداتيو است ) 

تنش  به  بررسی  پاسخ  ميان  آشكاري  تفاوت  نيز  زیستی  هاي 

  PvDef8باكتري و قارچ مشاهده شد. در حضور باكتري، تنها  
قابل  بيان  كه  افزایش  حالی  در  داشت،  و    PvDef3توجهی 

PvDef4   تواند  اندكی كاهش بيان نشان دادند. این موضوع می

اختصاصی نشان  نقش  عوامل    PvDef8  دهنده  عليه  دفاع  در 

زاي باكتریایی باشد. در مقابل، در آلودگی قارچی چهار  بيماري 

همگی افزایش    PvDef10و    PvDef3  ،PvDef5  ،PvDef8ژن  

به  مربوط  مقدار  بيشترین  كه  داشتند  سپس   PvDef8  بيان    و 

PvDef5   عنوان  هاي گياهی عمدتاً به بود. از آنجا كه دیفنسين

زمان چندین  شوند، افزایش هم پپتيدهاي ضدقارچی شناخته می 

شده این  ها با عملكرد شناخته عضو این خانواده در برابر قارچ 

طور  به .  ( De Coninck et al., 2013)   ها مطابقت دارد پروتئين 

و   PvDef3هاي ژن  دهد كه ها نشان می كلی، مقایسه همه تنش 

PvDef8  دهنده این خانواده هستند. ژن ترین اعضاي پاسخ مهم  
PvDef3    و سرما( و گرما  تنش غيرزیستی )خشكی،  در سه 

همچنين در پاسخ به قارچ افزایش بيان نشان داد كه بيانگر نقش  
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ژن  ها است. از سوي دیگر، گسترده آن در پاسخ به انواع تنش 

PvDef8    اگرچه در شرایط خشكی، آلودگی باكتریایی و قارچی

شدت القا شد، اما در تنش گرما و شوري كاهش بيان داشت.  به 
نشان می  الگویی  كنترل  چنين  احتمالًا تحت  این ژن  كه  دهد 

رسانی متفاوتی قرار دارد و نقش آن وابسته به نوع  مسيرهاي پيام 

است  ژن   .تنش  مقابل،  پاسخ    PvDef10  و   PvDef5  هاي در 

  ی قارچ آلودگی  در برابر    PvDef5  ژن   تري نشان دادند. تخصصی 
توجهی داشت اما در تنش گرما سركوب شد،  افزایش بيان قابل 

كه  به    PvDef10  ژن   در حالی  پاسخ  در    ی قارچ آلودگی  تنها 

افزایش بيان و در شرایط شوري كاهش بيان نشان داد. این الگو  

نشان می  ژن تواند  این  عملكردي  تخصص  دفاع  دهنده  در  ها 

 .زیستی باشد 

عملكردي  طور  به  واگرایی  فرضيه  از  مطالعه  این  نتایج  كلی، 
ها  كند. اگرچه این ژن اعضاي خانواده ژنی دیفنسين حمایت می 

توجهی  اند و شباهت توالی قابل از یك نياي مشترک منشأ گرفته 
دارند، اما پس از رویدادهاي تكثير ژنی، الگوهاي بيان متفاوتی  

كرده  در عناصر  كسب  تغيير  از  ناشی  احتمالًا  تفاوت  این  اند. 
هاي گياهی مانند  ، تفاوت در پاسخ به هورمون پيشبر تنظيمی  

ساليسيليك اسيد، جاسمونات و اتيلن و نيز فشارهاي انتخابی  

متفاوت طی فرایند تكامل است. در نتيجه، هر عضو این خانواده  
هاي زیستی یا غيرزیستی  تري در پاسخ به تنش نقش اختصاصی 

هاي دیفنسين  بر عهده گرفته است. الگوي اختصاصی پاسخ ژن 
شده در سایر  هاي مختلف با مطالعات انجام گياه لوبيا به تنش 

حبوبات و گياهان مدل مطابقت دارد. در نخود، ژن دیفنسين  

Ca-AFP   كم تنش  به تحت  معنی آبی  و  طور  شد  القا  داري 

افزایش بيان آن در آرابيدوپسيس با افزایش تحمل به خشكی  
(. همچنين، در یونجه، بيشتر  Kumar et al., 2019همراه بود ) 

اعضاي خانواده دیفنسين در پاسخ به خشكی، شوري و سرما  

افزایش بيان نشان دادند، اما شدت و الگوي پاسخ بين اعضاي  
 ( بود  متفاوت  مطالعات  Guo et al., 2025خانواده   .)

توانند  هاي دیفنسين می اند كه ژن آرابيدوپسيس نيز نشان داده 

هاي خشكی و گرما قرار  صورت متفاوت تحت تأثير تنش به 
ویژه جاسمونات  ها با مسيرهاي هورمونی، به گيرند و تنظيم آن 

(. با وجود اهميت  Domingo et al., 2024و اتيلن، ارتباط دارد ) 

هاي خانواده  الگوي بيان ژن   in silicoنتایج حاصل از تحليل  

محدودیت  از  یكی  لوبيا،  نبود  دیفنسين  حاضر،  مطالعه  هاي 

مشاهده  بيان  الگوهاي  آزمایشگاهی  است.  اعتبارسنجی  شده 

هاي  هاي بيان ژن و تحليل نتایج این بخش عمدتاً بر اساس داده 
اند؛ بنابراین، براي تأیيد قطعی الگوهاي  دست آمده محاسباتی به 

هاي مختلف  بيان اختصاصی اعضاي خانواده دیفنسين در بافت 

هاي زیستی و غيرزیستی، انجام  ها به تنش و همچنين پاسخ آن 

به  آزمایشگاهی،  روش مطالعات  از  استفاده  با  مانند  ویژه  هایی 
qRT-PCR  .ضروري است ، 

نتایج این پژوهش نشان داد كه خانواده ژنی دیفنسين در ژنوم  

صورت نامتوازن بر روي چهار  عضو است كه به   10لوبيا شامل  

اند و احتمالًا طی فرایندهاي تكاملی مانند  كروموزوم توزیع شده 

شده در سه  هاي شناسایی اند. تمامی ژن تكثير ژنی گسترش یافته 

رقم لوبياي قرمز، چيتی و سفيد از نظر توالی ناحيه كدكننده  
كاملًا یكسان بودند كه بيانگر حفاظت ژنتيكی بالاي این خانواده  

هاي ساختاري نيز نشان داد  در ارقام مورد بررسی است. بررسی 
  پپتيد سيگنال ،  Knot1ها داراي دامنه اختصاصی  كه همه پروتئين 

مانده سيستئين  سلولی، هشت باقی ترشحی، محل تجمع خارج 
هاي شاخص  هستند كه ویژگی  γ-coreشده و موتيف حفاظت 

به دیفنسين  گياهی  می هاي  پيش شمار  هاي  بينی روند. 

تمامی  ضدميكروبی  اطلاعاتی نيز پتانسيل بالاي فعاليت  زیست 
اعضاي این خانواده را تأیيد كرد. نتایج تحليل فيلوژنتيكی بيانگر  

گيري چند  ها و در عين حال شكل منشأ تكاملی مشترک این ژن 
زیرخانواده مجزا در طی تكامل بود. همچنين، بررسی الگوي  
و   بافتی  بيان  داراي  خانواده  این  اعضاي  كه  داد  نشان  بيان 

هاي زیستی و غيرزیستی هستند  هاي اختصاصی به تنش پاسخ 

كه بيانگر وقوع واگرایی عملكردي پس از تكثير ژنی است. در  
ژن  شناسایی ميان    PvDef8و    PvDef3  هاي ژن   شده، هاي 

توانند  هاي مختلف نشان دادند و می بيشترین پاسخ را به تنش 

عنوان نامزدهاي  پس از تأیيد عملكردي و آزمایشگاهی بيشتر، به 
برنامه  و  عملكردي  مطالعات  براي  خانواده  این  هاي  احتمالی 

طور كلی، نتایج این پژوهش ضمن  اصلاحی معرفی شوند. به 

لوبيا، زمينه را   از خانواده ژنی دیفنسين در  گسترش شناخت 
ها،  ها در اصلاح ارقام مقاوم به بيماري براي استفاده از این ژن 

توسعه گياهان تراریخت مقاوم و توليد پپتيدهاي ضدميكروبی  

 كند. فناورانه فراهم می با كاربردهاي كشاورزي و زیست 
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