
 

 پژوهشی(  –فصلنامه )علمی 

 زیست شناسی تکوینی

 61-70.ص 1401، تابستان 3 شماره ،چهاردهم سال

 

 پژوهشی مقاله
 

 

 

در  APETALA1 (AP1)یابی و بررسی فیلوژنی ژن ارتولوگ  توالیشناسایی، 

 (Eruca sativa)منداب 

 
 1بهایی ، محبوبه شیخ1الهه ابوالحسنی، *1فرخنده رضانژاد

 
 . ایران ،شناسی، دانشگاه شهید باهنر کرمان، کرمان گروه زیست 1

 
frezanejad@uk.ac.ir  *  :(مکاتبات مسئولنویسنده ) 

 
 1411 دی پذیرش: تاریخ   1411 آبان دریافت: تاریخ

 

 دهیچك
ی نموی مهم، تحت کنترل شدید ژنتیکی است. این تغییر فاز نیازمند فعالیت  گذر از فاز رویشی به زایشی یک مرحله

شود. ژن  ای از ژنها در مریستم رأس شاخساره است که بیان سبب تبدیل مریستم رویشی به زایشی می مجموعه

APETALA1 (AP1) ساختی  تم گل نقش مهمی دارد. شناسایی و همی گذر و نیز تعیین هویت مریس در پیشبرد مرحله

کل از  RNA( بررسی شد. Eruca sativa( در گیاه منداب )Deduced Protein)هومولوژی( این ژن و پروتئین استنباطی )

ساخت  های هم راستایی توالی ژن ساخته شد. آغازگرهای اختصاصی بر اساس هم cDNAهای گل منداب استخراج و  غنچه

AP1 خانواده، طراحی و برای واکنش  در گیاهان همRT-PCR نوکلئوتید  287مورد نظر به طول   استفاده گردیدند. قطعه

این توالی، نشان داد که  BLAST ثبت شد. KX524132.1با شماره  NCBIنامیده و در پایگاه داده  EvsAP1 بود که

 ( باSinapis albaو خردل سفید )( Raphanus sativusبچه )مربوط به گیاه تر EvsAP1 ترین توالی نوکلئوتیدی به نزدیک

شباهت با توالی  87آمینواسید است که % 752، دارای EvsAP1پروتئین استنباطی ژن (. شباهت است %82

های پروتئینی ثبت شده از این ژن در سایت  در اکثر توالی AP1دهد. طول کامل پروتئین  آمینواسیدی تربچه نشان می

NCBI مطالعات  آمینو اسید است که تاییدی برای توالی مورد نظر است. 752باشند،  ی شب بو می تعلق به خانوادهکه م

با اند و  )کلادهای( مجاور قرار گرفته های ، همگی در شاخهEruca sativa   خانواده درخت فیلوژنی نشان داد که گیاهان هم

( شباهت بالاتری دارد بطوری که با تربچه در یک کلاد قرار Raphanus sativusو تربچه ) (Brassica nigraخردل سیاه )

 . باشد در این گیاه می  AP1تأییدی بر صحت توالی خوانده شده ژن دارند که
 

  .EvsAP1دهی، منداب،  پروتئین استنباطی، خانواده شب بو، گل:ها کلیدواژه
 

 مقدمه
به منظور همزمانی گلدهی با شرایط بهینه و افزایش موفقیت 
گلدهی و میوه دهی، باید گذر از مرحله رویشی به زایشی تنظیم 

دهی تحت کنترل عوامل ژنتیکی است که به نسل  شود. زمان گل

بعدی قابل انتقال است. مطالعات نشان داده است که زمان 
ت بالایی برخوردار دهی تحت کنترل چند مکان ژنی و از وراث گل

است. درختان میوه در تمام طول سال با شرایط محیطی در حال 
دهی درختان ارتباط نزدیکی با تغییرات فصلی  واکنش هستند و گل
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آب و هوا دارد و بطور معمول مقدار معینی سرما ضروری و سپس 
ها ظاهر شوند. تنظیم زمان  مقداری گرما لازم است تا گل

ها به  باشد که به سرما برخورد نکند تا گلدهی باید طوری  گل
مرحله باردهی و تولید محصول برسد و به صرفه اقتصادی منجر 

 .]2، 1[گردد 
در   تولید مثل جنسی موفق و به دنبال آن نمو میوه و دانه

ها در نمو گل وابسته است. آگاهی از  دار به توانایی آن گیاهان گل
های اصلاح نژادی و نیز  نامه تکوین گل در گیاهان برای انجام بر

های گل لازم است. گیاهان  درک روند تکاملی درگیر در نمو اندام
هایی برای به حداکثر رساندن موفقیت  دار بر اساس مکانیسم گل

بهینه شدن این موفقیت  اند. یکی از عوامل تولید مثلی تکامل یافته
گذر  .]3[زمان بندی مناسب گذر از فاز رویشی به زایشی است 

ای است که متاثر از  دهی تحت کنترل شبکه ژنتیکی پیچیده به گل
. در این گذر ]5، 4[های درونی و محیطی گوناگون است  محرک

گیاهان از رشد رویشی به رشد زایشی تغییر وضعیت داده و 
( هویت مریستم گل SAM1مریستم راس شاخساره رویشی )

( FM3یا به مریستم گل ) IMپذیرد. در نهایت  ( را میIM2آذین )
توانند  کند که می های جانبی می شود و یا تولید مریستم تبدیل می

های گل تبدیل شوند. این فرآیند نموی یک ویژگی  به مریستم
. به طور ]6[باشد  آذین می ای است که تعیین کننده نوع گل گونه

شود که  دهی به دو فرآیند مشخص تقسیم می کلی گذر به گل
از: تحریک و راه اندازی. تحریک گل دهی، الزام گیاه به  عبارتند

ی فرآیندهای رخ داده در  آغاز تولید گل است که اغلب در نتیجه
افتد. با یک تحریک، گیاه در مسیر گل دهی قرار  ها اتفاق می برگ
گیرد، اگرچه هنوز هیچ گلی در این مرحله تولید نشده است.  می

راه اندازی تغییرات در بیان ژن سپس گیاه تحریک شده، از طریق 
کند.  ها را آغاز می ( تولید گلSAMدر مریستم رأس ساقه )

دهد، بسیاری از تغییرات  هنگامی که القای گل دهی رخ می
فیزیولوژیک به منظور آماده شدن گیاه برای ورود به مرحله گذر در 

شود. بدون این تغییرات، گذر به گل  مریستم راس ساقه ایجاد می
ی معمولا با موفقیت رخ نخواهد داد. افزایش در میزان سنتز ده

RNA  یکی از اولین تغییراتی است که در مریستم رأس ساقه در
دهد و میزان سنتز پروتئین  های جدید رخ می جهت رونویسی ژن

                                                           
1 Shoot Apical Meristem 
2 Inflorescence Meristem 
3 Floural Meristem 

و پروتئین تنها فرآیندهای  RNAیابد. سنتز  نیز افزایش می
به مرحله زایشی رخ  متابولیکی نیستند که در مریستم تحت گذر

نیز در برخی  ATPدهد، بلکه افزایش در سطح ساکارز و  می
گیاهان ثبت شده است. افزایش فعالیت اینورتاز و تعداد 

شود، که  میتوکندری نیز با تغییر در وضعیت مریستم مرتبط می
 .]7[موجب افزایش فعالیت متابولیکی خواهد شد 

رابیدوسیس کنترل حداقل پنج مسیر، زمان گل دهی را در آ
، ژیبرلیک اسید، بهاره شدن، 4کنند: مسیرهای دوره نوری می

و مسیر سن. مسیرهای دوره نوری و بهاره شدن به  5خودگردان
دهند، اما مسیرهای  علایم محیطی مانند نور و دما واکنش می

خودگردان و ژیبرلیک اسید متأثر از وضعیت نموی داخلی گیاه 
آخر کشف شد که یک مسیر درونزا برای هستند. مسیر سن نیز در 

 . ]9، 8[باشد  دهی می  کنترل گل
ترین عوامل کنترل زمان گل  دوره نوری یا فتوپریود، یکی از مهم

های دخیل در  دهی در نواحی معتدله است. تاکنون تعدادی از ژن
ها کد کننده  اند. برخی از این ژن پاسخ به طول روز شناسایی شده

یمی هستند که به طور ویژه در تنظیم گل دهی های تنظ پروتئین
دخالت دارند اما برخی دیگر یا در عملکرد شبانه روزی دخالت دارند 

 های کنند. ژن و یا اجزای مسیرهای انتقال سیگنال نور را کد می
FLOWERING WAGENINGEN (FWA) ،

CONSTANS (CO)،CRYPTOCHOROME2 
(CRY2)،GIGANTEA (GI) ،FLOWERING 

LOCUS T (FT)،SUPPRESSOR OF 
OVEREXPRESSION OF CO1 (SOC1)  از جمله

ها در پاسخ به  ژن های تشکیل دهنده مسیر نوری هستند. این  ژن
های شناخته  در بین ژن .]11[شوند  دهی می طول روز موجب گل

آخرین ژن و ویژه این مسیر است، سایر  COشده این مسیر، 
ها یا اثرات عمومی بیشتری دارند و یا در دیگر مسیرها نقش  ژن

فعالیت  COکه در پایین دست  FWAو FT کنند.  ایفا می
نیز در  CRY2 و GIکنند، در سایر مسیرها نیز حضور دارند.  می

 ( (AGL20که  SOC1ژن کنند.  فعالیت می COبالا دست 
AGAMOUS LIKE 20شود به عنوان یک  نیز نامیده می

در روز بلند  soc1های  کند. جهش یافته میانجی گلدهی عمل می
ها و مریستم رأس  دهند. این ژن بیشتر در برگ و کوتاه، دیر گل می

                                                           
4 Photoperiod Pathway 
5 Autonomous pathway 
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گردد. بیان آن در طول زمان افزایش یافته و حین  بیان می 1ساقه
. ]11[رسد  دهی در رأس به بیشترین میزان خود می گذر به گل

FTرس در گیاهان  دهی زود ، به عنوان ژن مؤثر در تحریک گل
ی  ، تحت دورهFTشناخته شده است. در آرابیدوپسیس پروتئین 

کند و  ره حرکت میها به سمت رأس شاخسا نوری روز بلند از برگ
تشکیل  FLOWERING LOCUS D (FD)در آنجا با 

به طور مستقیم یا  FT-FDدهد. کمپلکس  کمپلکس می
را  APETALA1 (AP1)دهی از قبیل  های گل مستقیم ژن  غیر

شود. به علاوه  دهی می کند و سرانجام باعث تحریک گل فعال می
رخی نموی دانه، تخمدان و ب  تواند تغییرات می FTژن 

 .]11[ های دیگر گیاه را نیز تنظیم کند قسمت
های تعیین هویت مریستم گل ‎یکی از مشخصات عمده ژن

ها در فعل و انفعالات متقابل دخالت ‎این است که بسیاری از آن
ها در طبیعت برای فراهم کردن یک سپر علیه ‎دارند. آن

ی محیطی و اطمینان از اینکه تبدیل ‎های ناخواسته‎سیگنال
، LEAFYهای  روند. ژن‎دهد به کار می‎یستم به درستی رخ مر

APETALA1  وCAULIFLOWER به عنوان مهم‎ ترین
شوند. ژن ‎های تعیین هویت مریستم گل در نظر گرفته می‎ژن

AP1 کند که عبارتند  فا مییس ایدوپسین نقش مهم در آرابیچند
 انیستم گل، بنیت مرین هوییاز دخیل بودن در مرحله گذر، تع

به عنوان ژن  یرونیگل در دو حلقه ب یها مشخصات اندام یگذار
های  که اغلب در گل ییهای نابه جا ستمیو سرکوب مر Aکلاس 

در  AP1. ژن ]11، 5[آیند  به وجود می ap1افته یجهش 
ك، دو، سه و پنج قرار ی یشماره  یکروموزومها یس رویدوپیآراب

 یسیك فاکتور رونوینترون است و یا 7اگزون و  8 یدارد و دارا
ی  . طول ناحیه]11[کند  یرا کد م MADS-boxمتعلق به 

نوکلئوتید متغیر  751-1111ی آن در گیاهان مختلف از  کدکننده
شببو  های خانواده از گونه یبرخ تاکنون در AP1باشد. ژن  می

شده است. بهرحال، مطالعات کتابخانه  ن توالیییشناسایی و تع
ای، هیچ گزارش منتشر شده در باره ساختار این ژن در منداب 
نشان نداد. با توجه به اهیمت گلدهی و تولید میوه و نقش مهم این 
ژن در فرایند گلدهی، در این مطلعه شناسایی و توالی یابی ژن 

AP1 قرار  در منداب از خانواده مدل شب بو گیاه مورد بررسی
گرفت. روغن دانه منداب در صنایع غذایی، بهداشتی، دارویی، و 

                                                           
1 Shoot apical meristem 

صابون، مواد جلا دهنده، روغن ماساژ و  در صنعت برای ساخت
  ثابت کننده واکس کاربرد دارد

 
 ها مواد و روش

بو ‎شب از خانواده (Eruca sativa)بذرگیاه منداب 
(Brassicaceaeاز شرکت توسعه صادرات گیاهان دارویی ) 

 های حاوی خریداری گردید. بذرها در گلدان ساغر رفسنجان
های گل قبل از  ای کشت شدند. از غنچه پرلیت در شرایط گلخانه

 AP1 ساخت  یابی ژن هم منظور شناسایی و توالی باز شدن، به
 استفاده شدند. 

طراحی آغازگر: اولین مرحله در شناسایی ژن و مطالعه بیان 
های  ناسب و استفاده از آنها در واکنشهای م آن، طراحی آغازگر

PCR و یاRT-PCR   است. از آنجاکه توالی ژن مورد نظر در
های  گیاه مورد مطالعه نامشخص بود، آغازگرها بر اساس توالی

خانواده، طراحی گردیدند. بدین  ژنی موجود از سایر گیاهان هم
در آرابیدوپسیس تالیانا AP1 ساخت  منظور توالی ژن هم

(Accession no: AF466780.1 آرابیدوپسیس هالری ،)
(Accession no: AB465587.1 آرابیدوپسیس لیراتا ،)
(Accession no: AF466786.1 خردل سفید ،)
(Accession no: X81480.1( شاهی ،)Accession no: 

JX103194.1کلم ،) (Z37968.1:Accession no گل ،)
ترتیزک  (،Accession no: JX103199.1عنکبوتی )

(Accession no: AB372085.1( شاهی ،)Accession 
KP070728.2 no:( و خردل سیاه )Accession no: 
KT156724.1 از بانک ژن )NCBI 

(http://www.ncbi.nlm.nih.gov گرفته شد. همردیفی )
صورت گرفت.  ClustalW2افزار  ها با استفاده از نرم توالی

جفت آغازگر با استفاده  براساس نقاط حفاظت شده موجود، یک
سنتز آغازگرهای  طراحی گردیدند. GeneRunnerافزار  از نرم

 طراحی شده توسط شرکت پیشگام صورت گرفت. 
 RT-PCRای طراحی گردیدند که بتوان در  آغازگرها به گونه
ی کدکننده ژن را بدست آورد و از محصول  بیشترین طول ناحیه

 1کرد. توالی آغازگرها در جدول ها جهت تعیین توالی استفاده  آن
  .آمده است
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 . نام، توالی و کاربرد آغازگرهای مورد استفاده1جدول 

 نام آغازگر ('3                  '5توالی ) کاربرد
 RT-PCR GGAAGGGGTAGGGTTCA FrAP1برنده در آغازگر پیش

 RT-PCR TGGAATTGTTTCATGCGG RvAP1آغازگر برگرداننده در

 

( ژن cDNAبرای شناسایی و جداسازی ناحیه کد کننده )
استفاده گردید. در این روش ابتدا  RT-PCR، از AP1همساخت 

RNA های گل با استفاده از محلول استخراج  کل، از غنچهRNA 
(GeneAll, RiboEx, Total RNA isolation solution, 

Korea و براساس دستورالعمل استفاده از این محلول استخراج )
از  RNAشد. برای  ارزیابی خلوص، تعیین غلظت و کیفیت 

نانومتر  281و  261های  های اسپکتوفتومتری در طول موج روش
گارز یک درصد استفاده  .]2[شد  و الکتروفورز افقی روی ژل آ

ساخت  cDNA، با استفاده از کیت RT-PCRبرای انجام 
 RevertAid First Strand cDNA Synthesisشرکت فرمنتاز )

Kitو طبق روش ذکر شده در آن از روی )RNA رشته اول ،
cDNA تهیه گردید. در نهایت از اینcDNA  درPCR  بعنوان

DNA ( برنامه 1الگو استفاده شد .)PCR برنامه معمول با دمای ،
. پس از ]2[انتی گراد به مدت یک دقیقه بود درجه س 55اتصال 
گارز ژل یرو محصول تیفیک و ، حضورPCRانجام   یبررس %1آ

 .شد
 PCR ،41از طریق  ژن شده ریتکث قطعه یبه منظور تعیین توال
میکرولیتر از هر یک از  21به همراه  PCRمیکرولیتر از محصول 

 برنده و برگرداننده به شرکت پیشگام فرستاده شد. آغازگرهای پیش
و  BLASTهای  افزار نتایج حاصل از تعیین توالی ابتدا با نرم

ClustalW ای استنباطی و  سپس توالی اسید آمینه ردیف شده و هم
ک ژن موجود در بان AP1های  های برخی از ارتولوگ توالی

NCBI افزار  با استفاده از نرمMEGA 6.06 (6140226)  با
آنها بررسی   مقایسه و میزان شباهتNeighbor-Joining روش 

 شد.

 
 نتایج

نتایج حاصل از نانودراپ نشان داد که نسبت جذب 
و غلظت  9/1-1/2در حدود  نانومتر 281/261

RNA،1111  نانوگرم در هر میکرولیتر بود. حضور سه باند

های ریبوزومی، نشان دهنده کیفیت  RNAپررنگ مربوط به 
است  RT-PCRاستخراج شده برای انجام  RNAمطلوب 

 (.1)شکل 

-Frحاصله، آغازگرهای  cDNAبا استفاده از  PCRچندین 
AP1  وRv-AP1  و برنامهPCR  ذکر شده انجام شد و در نهایت

تکثیر   پس از بهینه سازی واکنش، تک باند اختصاصی مربوط به
(. محصول 2دست آمد )شکل   نوکلئوتیدی به  782ای  قطعه
PCR  حاصل از آغازگرهایFr-AP1  و Rv-AP1 توالی یابی شد

برگرداننده، که با برنده و  ردیفی دو توالی پیش نتیجه همکه 
نشان داده  3انجام گرفت در شکل  BLASTاستفاده از نرم افزار 

 (. 3شده است )شکل 
، نشان دهنده شباهت بالای این BLASTنتایج حاصل از 

است. میزان شباهت این  AP1قطعه با سایر ژن های ارتولوگ 
های آن در خانواده شب بو به این شرح است:  ساخت قطعه با هم
 :87( ،%Accessin no(Raphanus sativusتربچه )

XM018612772( خردل سفید ،)Sinapis alba)87 %
(Accessin no: X81480 ،)Brassica rapa 86 %
(Accession no: XM 009129455  ،)Camelina sativa 

86( %Accession no: XM010472583،)Brassica 
oleracea 84( %Accession no: XM013734836 بنابراین .)

 APETALA1ساخت  این توالی مربوط به ناحیه کد کننده ژن هم
  با شماره EvsAP1( است که با نام Eruca sativaدر گیاه منداب )

(. این ناحیه کد کننده 4ثبت شد )شکلKX524132.1 دسترسی 
( و خردل سفید Raphanus sativusبیشترین شباهت را با تربچه )

(Sinapis alba به میزان )درصد و کمترین شباهت را با  87
Brassica oleracea  ی  نتیجه 5درصد داشت. شکل  84به میزان

BLAST ژن EvsAP1 ن در تربچه  )ساخت آ با همRaphanus 
sativus87ی شباهت  دهد که مشخص کننده ( را نشان می 

 (.5درصدی توالی این ناحیه از دو ژن است )شکل 
 

https://nbr.khu.ac.ir/article-1-2637-fa.pdf
https://nbr.khu.ac.ir/article-1-2637-fa.pdf


 26 1401،تابستان 3تکوینی سال چهاردهم، شماره  شناسیپژوهشی زیست  –علمی  فصلنامه
 

 
کل استخراج شده از غنچه گل  RNAرخ الکتروفورزی . نیم1شکل 

کل دارای سه باند واضح   1:RNA(Eruca sativa) منداب
RNA 28های ریبوزومیs ،18s  5.8وs .Mنشانگر مولکولی : 

DNA 1kb(Fermentase.) 

 
نشان  ،RT-PCRرخ الکتروفورزی محصول  . نیم2شکل 

: باند مربوط 1. . در مندابAP1ی مورد نظر از ژن  تکثیر ناحیه ی دهنده
جفت بازی سنتزشده با استفاده از آغازگرهای  782ی  به قطعه

نشانگر : RvAP1 ..Mی  و برگرداننده FrAP1ی برنده پیش
 DNA 1kb(Fermentase.)مولکولی

 
5ʹATGGGAAGGGGGAGGGTTCAATTGAAGAGGATGGAGAATAAGATCAGTCGACAAGCGACATTG

TCGAGAAGAAGAGCTGGTCTGATGAAGAAAGCTAATGAGATCTCTGTTCTCTGTGATGCTGAAGTC

GCCGTTGTTGTCTTCTCCCATAAGGGGAAACTCGTCGAATACTCCGCCGATTCTAGTATGGAGAAG

ATACTAGAACGTTATGAGAGGTACTACTACGAGGAGAGACAACTTGCTGCACCGGAGGACGACGA

TAATACGAAGTGGTCGATGGAGTACAACAGGAAGAAGGAGAAGAAGGAGCTGGTGGAGAGAAAC

CAGCGGCATTATGGTGGGGAAGAGCAGCAAGCAATGAGCTCTAAGGAGCTGCAGAAGGAGGAGC

AGCAGCACGACGCTGCTATTAAGCACCTCCGCTCTAGAAAAAAGCAGCTGATGTACGACTCCATCA

ATGAGCAGCAGAGAAAGGAGAAAGCCCTGCAACAACAAAACAGCATGCTTTCTAAGCAGATGAAG

GAGAGGGAGAAGATTATTAGGGCACAACAAGAACAGTGGGACCAGCAACAACAAGGCCACAATA

CTCCTCCTCCTCCTCCCCCACAGCAGCATCAAATGCAGCATCCATACATGCTCTCTCATCAGCCATC

TCCTTTTCTAAACATGGGTGGCCTGTATCAAGAAGAAGATCCAATGGCAATGAGGAGGAACGACCT

TGATCTGTCTCTTGAACCCGTCTACAACTGCTGCCTTGGCTGCTTCGCCGCGTGA 3ʹ-3ʹ 
 KX524132.1 با شماره دسترسی  NCBIدر پایگاه  (Eruca sativa) در گیاه منداب AP1ساخت  . توالی ثبت شده از ژن هم3شکل

 

 
 

 ثبت شده است. NCBIدر پایگاه داده KX524132.1 که با شماره دسترسی  AP1. ناحیه کد کننده کامل ژن 4شکل 



 و همکاران فرخنده رضانژاد/ (Eruca sativa)در منداب  APETALA1 (AP1)یابی و بررسی فیلوژنی ژن ارتولوگ  توالیشناسایی،  22

 

Raphanus sativus mRNA  
Sequence ID: XM_018612772.1Length: 1102Number of Matches: 1 
  

 Score                                    Expect          Identities            Gaps                      Strand 

   878bits(475)                0.0                                     679/781(87%)         0/781(0%)          Plus/plus  

Query  1    ATGGGAAGGGGGAGGGTTCAATTGAAGAGGATGGAGAATAAGATCAGTCGACAAGCGACA  60 

            ||||||||||| |||||||||||||||||||| ||||||||||||| | | |||| |||| 

Sbjct  148  ATGGGAAGGGGTAGGGTTCAATTGAAGAGGATAGAGAATAAGATCAATAGGCAAGTGACA  207 

 

Query  61   TTGTCGAGAAGAAGAGCTGGTCTGATGAAGAAAGCTAATGAGATCTCTGTTCTCTGTGAT  120 

            || |||| |||||||||||||||  ||||||||||| |||||||||||||||| |||||| 

Sbjct  208  TTTTCGAAAAGAAGAGCTGGTCTTCTGAAGAAAGCTCATGAGATCTCTGTTCTGTGTGAT  267 

 

Query  121  GCTGAAGTCGCCGTTGTTGTCTTCTCCCATAAGGGGAAACTCGTCGAATACTCCGCCGAT  180 

            |||||||| ||| ||||||||||||||||||||||||||||| | ||||||||| | ||| 

Sbjct  268  GCTGAAGTTGCCCTTGTTGTCTTCTCCCATAAGGGGAAACTCTTTGAATACTCCACTGAT  327 

 

Query  181  TCTAGTATGGAGAAGATACTAGAACGTTATGAGAGGTACTACTACGAGGAGAGACAACTT  240 

            ||| |||||||||||||||| |||||||||||||||||||  ||||  |||||||| ||| 

Sbjct  328  TCTTGTATGGAGAAGATACTTGAACGTTATGAGAGGTACTCTTACGCAGAGAGACAGCTT  387 

 

Query  241  GCTGCACCGGAGGACGACGATAATACGAAGTGGTCGATGGAGTACAACAGGAAGAAGGAG  300 

              |||||| |||  |||||  |||||||| |||||||||||||| ||||||   ||||   

Sbjct  388  ATTGCACCTGAGTCCGACGTCAATACGAACTGGTCGATGGAGTATAACAGGCTTAAGGCT  447 

 

Query  301  AAGAAGGAGCTGGTGGAGAGAAACCAGCGGCATTATGGTGGGGAAGAGCAGCAAGCAATG  360 

            ||||  |||||  |||||||||||||| |||| |||  |||||||||   |||||| ||| 

Sbjct  448  AAGATTGAGCTATTGGAGAGAAACCAGAGGCACTATCTTGGGGAAGACTTGCAAGCGATG  507 

 

Query  361  AGCTCTAAGGAGCTGCAGAAGGAGGAGCAGCAGCACGACGCTGCTATTAAGCACCTCCGC  420 

            |||||||||||||| |||||   |||||||||||  ||| ||||| |||||||| ||||| 

Sbjct  508  AGCTCTAAGGAGCTCCAGAATCTGGAGCAGCAGCTTGACACTGCTCTTAAGCACATCCGC  567 

 

Query  421  TCTAGAAAAAAGCAGCTGATGTACGACTCCATCAATGAGCAGCAGAGAAAGGAGAAAGCC  480 

            ||||| ||||| || || ||||||||||||||||||||||  || ||||||||||| ||| 

Sbjct  568  TCTAGGAAAAACCAACTTATGTACGACTCCATCAATGAGCTCCAAAGAAAGGAGAAGGCC  627 

 

Query  481  CTGCAACAACAAAACAGCATGCTTTCTAAGCAGATGAAGGAGAGGGAGAAGATTATTAGG  540 

             | ||  ||||||||||| ||||||| || ||||| ||||||||||| |||||| ||||| 

Sbjct  628  ATACAGGAACAAAACAGCTTGCTTTCCAAACAGATCAAGGAGAGGGAAAAGATTCTTAGG  687 

 

Query  541  GCACAACAAGAACAGTGGGACCAGCAACAACAAGGCCACAATACTCCTCCTCCTCCTCCC  600 

            ||||||||||| || |||||||||||| | || ||||||||||  || |||||||||||| 

Sbjct  688  GCACAACAAGAGCAATGGGACCAGCAAAACCATGGCCACAATATGCCCCCTCCTCCTCCC  747 

 

Query  601  CCACAGCAGCATCAAATGCAGCATCCATACATGCTCTCTCATCAGCCATCTCCTTTTCTA  660 

            || |||||||||||||| ||||| |||||||||||||||||||||||||||||||||||  

Sbjct  748  CCGCAGCAGCATCAAATCCAGCAGCCATACATGCTCTCTCATCAGCCATCTCCTTTTCTC  807 

 

Query  661  AACATGGGTGGCCTGTATCAAGAAGAAGATCCAATGGCAATGAGGAGGAACGACCTTGAT  720 

            |||||||||||||||||||||||||||||||||||| |||||||||||||||| || ||| 

Sbjct  808  AACATGGGTGGCCTGTATCAAGAAGAAGATCCAATGACAATGAGGAGGAACGAGCTCGAT  867 

 

Query  721  CTGTCTCTTGAACCCGTCTACAACTGCTGCCTTGGCTGCTTCGCCGCGTGAAAAATTTCC  780 

            |||||||||||||| || |||||||||   ||||||||||| ||||| ||||| | |||| 

Sbjct  868  CTGTCTCTTGAACCTGTTTACAACTGCAATCTTGGCTGCTTTGCCGCATGAAACAATTCC  927 

 

Query  781  A  781 

            | 

Sbjct  928  A  928 
 

 

 (Raphanus sativus)ساخت آن در تربچه  با هم EvsAP1ژن   BLASTی . نتیجه5شکل 
 

 توان توالی پروتئین کد شده به می با توجه به این ناحیه از ژن،
نشان داده  6دست آورد که در شکل   ی این قطعه از ژن را به وسیله 

اسید  256شده است. شباهت این پروتئین استنباطی که دارای 

نشان داده شده  7آمینه است با همساخت آن در تربچه در شکل 
 است.

https://nbr.khu.ac.ir/article-1-2637-fa.pdf
https://nbr.khu.ac.ir/article-1-2637-fa.pdf
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1072915493?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=1NYNTVSP015
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با سایر EvsAP1 میزان شباهت محصول به منظور بررسی 
، توالی پروتئین استنباطی آن AP1های(  های )ارتولوگ ساخت هم
های دیگر، مقایسه گردید. به  ها در گونه ساخت توالی سایر همبا 

از سایت AP1 های  این منظور توالی پروتئینی برخی از همساخت
NCBI ها با استفاده  دریافت شد و درخت فیلوژنتیکی این پروتئین

(. همانطور که در شکل 8رسم شد )شکل MEGA 6 از نرم افزار
ها و  ای ( در گروه دولپهEruca sativaدیده می شود منداب )

خانواده شب بود قرار دارد که تایید بر درستی تحقیق است. در این 
 Raphanusو تربچه ) (Brassica nigraخانواده، با خردل سیاه )

sativus شباهت بالاتری دارد بطوری که با تربچه در یک کلاد )
رود با برخی  قرار دارند. همچنین، همانطور که انتظار می

ها که در شکل نشان داده شده از جمله خانواده سیب  ای پهل دو
 Prunusزمینی )فلفل و سیب زمینی(، گل سرخ )گلابی،

persica( انگور ،)Vitis viniferaها، بازدانگان و  ای لپه (، تک
 .(8باشد )شکل  ها فاصله داشته و از آنها دور می سرخس
 

 گیری  بحث و نتیجه
مؤثر، عامل اصلی موفقیت تکاملی گل به عنوان ساختار زایشی 

ترین گروه گیاهان را  دانگان است که بزرگ دار یا نهان گیاهان گل
ای  دهی نیازمند فعال شدن مجموعه دهند. گذر به گل تشکیل می

ها مریستم را از  ها در مریستم رأسی است که بیان این ژن از ژن
ا در ه کند. گل ( تبدیل میIMآذین ) حالت رویشی به حالت گل

های تعیین هویت مریستم گل از  های تنظیمی به نام ژن اثر بیان ژن
های مریستم رأسی به وجود  در سلول FUL ،AP1 ،LFYجمله 

است و باعث  MADS-boxیک پروتئین  AP1. ژن ]9 [آیند می
 در مرحله گذر به  AP1شود. مهمترین نقش  دهی می تحریک گل

 
N- Terminal 

MGRGRVQLKRMENKISRQATLSRRRAGLMKKANEISVLCDAEVAVVVFSHKGKLVEYSADSSMEKIL

ERYERYYYEERQLAAPEDDDNTKWSMEYNRKKEKKELVERNQRHYGGEEQQAMSSKELQKEEQQHD

AAIKHLRSRKKQLMYDSINEQQRKEKALQQQNSMLSKQMKEREKIIRAQQEQWDQQQQGHNTPPPPPP

QQHQMQHPYMLSHQPSPFLNMGGLYQEEDPMAMRRNDLDLSLEPVYNCCLGCFAA  C-Terminal 
 

 EvsAP1. توالی پروتئین استنباطی بخش تعیین توالی شده از ژن 6شکل 
 

 

 (Raphanus sativus) ساخت آن در تربچه با همEvsAP1 پروتئین  BLASTی  نتیجه 7شکل 
 



 و همکاران فرخنده رضانژاد/ (Eruca sativa)در منداب  APETALA1 (AP1)یابی و بررسی فیلوژنی ژن ارتولوگ  توالیشناسایی،  26

 

 
 .درون کادر قرار گرفته است EvsAP1 های مختلف. در گونه AP1ساخت  های هم . درخت فیلوژنتیکی پروتئین8شکل 

 

گلدهی، تعیین هویت مریستم گل و همچنین تعیین هویت دو 
 AP1باشد.  می Aهای گل به عنوان ژن کلاس  حلقه بیرونی اندام

همچنین برای کنترل بیان ژن های دخیل در بسیاری از فرآیندهای 
های هورمونی و الگودهی مریستم  سلولی و رشد، از جمله پاسخ

 1های عملکرد ها یا هم . ارتولوگ]12 [نیز مشخص شده است

AP1 ت یکه شامل اکثر یاصل یها یا دوپسیس در دو لپهیآراب
دانگان هستند به صورت حفاظت شده وجود دارند  نهان یها گونه

فا یا یمهم یها دار نقش اهان گلیگ در تنوع ساختار گلپوش در و
 .]13 [کنند یم

                                                           
1
 Orthologs 

های تشخیصی  طراحی آغازگر برای تمامی مطالعات و روش
اند، بسیار مهم است. با وجود تمامی  بنا شده PCRکه بر پایه 

ای اخیر روی طراحی آغازگر ه مطالعات و تحقیقاتی که در سال
صورت گرفته است، هنوز تمامی عوامل مؤثر در تکثیر محصول 

، به PCR. کارایی و حساسیت ]13 [مورد نظر شناخته نشده است
میزان زیادی به کارایی آغازگرها بستگی دارد. احتمالًا طراحی 

است. طراحی ضعیف  PCRترین عامل موفقیت  آغازگرها، اصلی
 .]14 [شود می PCRاز انجام صحیح آغازگر، مانع 

 BLASTتوالی آغازگرهای طراحی شده باید با استفاده از 
(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST/ مورد بررسی )

های  قرار گیرد و از این طریق هومولوژی احتمالی آنها با جایگاه

https://nbr.khu.ac.ir/article-1-2637-fa.pdf
https://nbr.khu.ac.ir/article-1-2637-fa.pdf
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST/
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توانند  ها می ژنوم شناسایی شود. این هومولوژیژنی دیگر در 
. کرد غلط و تولید محصولات غیر اختصاصی شوند باعث عمل

در این مطالعه به دست آمدن تک باند اختصاصی حاصل از 
PCR  گارز بیانگر طراحی و عملکرد صحیح آغازگرها روی ژل آ

 باشد. می
گیری  اندازه از طریق RNAسنجش مناسب بودن غلظت 

نانومتر با  281نانومتر و  261های  در طول موج UVجذب 
شود. علاوه بر این، خلوص  استفاده از دستگاه نانودراپ انجام می

RNA  شود.  نانومتر تشخیص داده می 281/261با نسبت
نانوگرم بر  1111استخراج شده در این پژوهش RNAغلظت 

 9/1-1/2نانومتر در حدود  281/261میکرولیتر و نسبت جذب 
های RNAبود که نشان دهنده مناسب بودن غلظت و کیفیت 

استخراجی است. مطالعات دیگر، گویای این است که یک 
ی  وسیله ی آلودگی به  تواند نشان دهنده نسبت پایین جذب، می

 .]14 [پروتئین باشد
گارز در  RT-PCRل از تک باند اختصاصی حاص روی ژل آ

درجه اول بیانگر طراحی و عملکرد صحیح آغازگرها و مناسب 
ی  است. همچنین برنامه PCRبودن غلظت مواد بکار رفته در 

PCR  مناسب )بخصوص دمای اتصال( از جمله عوامل موفقیت
با  RT-PCR. واکنش ]16 [در کسب تک باند اختصاصی است

های گل و آغازگرهای  از غنچه استخراجی RNAاستفاده از 
طول باند مشاهده شده پس از توالی اختصاصی انجام گرفت. 

که  نوکلئوتید تعیین شد 782یابی، طول کامل ناحیه کد کننده، 
باشد.  در منداب میEvsAP1  ی ژن نشان دهنده بخش کدکننده

، در اکثر AP1 همساختی کد کننده ژن  طول کامل ناحیه
نوکلئوتید گزارش شده  751-1111شب بوهای خانواده  جنس
 BLASTکه مشابه قطعه خوانده شده در این مطالعه است.  است

ترین  که نزدیکاین ناحیه کد کننده در خانواده شب بو نشان داد 
 Raphanusتربچه ) مربوط EvsAP1 توالی نوکلئوتیدی به

sativus( و خردل سفید )Sinapis alba درصد و  87( به میزان
درصد  84به میزان  Brassica oleraceaن شباهت مربوط کمتری

آمینواسید  256، دارای EvsAP1پروتئین استنباطی ژن است. 
دهد.  شباهت با توالی آمینواسیدی تربچه نشان می 82است که %

های پروتئینی ثبت شده از  در اکثر توالی AP1طول کامل پروتئین 
ی شب بو  که متعلق به خانواده NCBIاین ژن در سایت 

ی قرارگیری  آمینو اسید است. بررسی نحوه 256باشند،  می
های گیاهی مختلف در درخت فیلوژنی رسم شده، نشان  گونه
همگی در Eruca sativa ی  خانواده دهد که گیاهان هم می

اند. نزدیک  های )کلادهای( مجاور این گیاه قرار گرفته شاخه
و  Brassica nigraه، کلادها در این درخت به گونه مورد مطالع

Raphanus sativus  .هایی از خانواده سیب زمینی  گونههستند
(، Prunus persica)فلفل و سیب زمینی(، گل سرخ )گلابی، 

ها  ها، بازدانگان و سرخس ای لپه (، تکVitis viniferaانگور )
نیز در این درخت فیلوژنتیکی قرار داشتند که مطابق انتظار این 
گیاهان در کلادهای دورتری از گونه مورد مطالعه قرار داشتند و 

ها بیشترین فاصله را با منداب  برای مثال بازدانگان و سرخس
در   AP1ژن تأییدی بر صحت توالی خوانده شده برایداشتند که 

( در 2115بطور مشابه رفیعی و همکاران ) باشد. این گیاه می
بیشترین ، Brassica nigraدر خردل سیاه یا  AP1مطالعه ژن 

پیدا  Sinapis albaمشابهت توالی این ژن را با خردل سفید 
دو گونه ذکر شده )هم در  AP1کردند که در این تحقیق هم ژن 

اس درخت فیلوژنتیکی(، در توالی نوکلئوتیدی و هم بر اس
 .]16 [منداب قرار دارد AP1مجاورت نزدیک با 
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Abstract 
The transition from vegetative to reproductive phase is an important developmental under 

genetic control. This stage requires the activation of a set of genes in apical meristem, the 

expression of which transforms the meristem from vegetative to reproductive. The 

APETALA1 (AP1) gene plays an important role in transition phase and flower meristem 

identity. The identification and homology of this gene and its deduced protein in Eruca sativa 

was studied. Total RNA was extracted from flower buds and cDNA made. Specific primers 

were designed and then used for RT-PCR reaction. The results showed that the desired 

fragment of the gene contains 782 nucleotides (complete cds). This fragment was called 

EvsAP1 and recorded in the NCBI database (KX524132.1). BLAST of this sequence with 

other species, showed that Raphanus sativus and Brassica nigra have the highest similarity 

(87%) with EvsAP1. The deduced protein of the EvsAP1 gene contains 256 amino acids, 

which is 82% similar to Raphanus sativus. The total length of AP1 protein obtained from 

NCBI databases in most species of Brassicace is 256 amino acids confirming the sequence. 

Examination of location of the different species in the phylogenetic tree showed that all 

species of Brassicaceae place in clads close to Eruca sativa. The species has the highest 

similarity with Brassica nigra and Raphanus sativus so that the later and Eruca sativa located 

in one clade. These results confirm the accuracy of the obtained sequence for the AP1 gene in 

this specie. 
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