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 دهیکچ
با کنترل Saintpaulia ionantha H.Wendl علمی نام با آفریقایی بنفشه زینتی گیاه ردگذر مرحله رویشی به زایشی 

آن  یرگی شکل یالگوگل و  ستمیسرنوشت مر نییتع ندیفرآگیرد.  صورت می FLORICAULA (FLO)از جمله  فاکتورهایی
های  ، ویژگیFLO پروتئیندر این پژوهش تعیین توالی  .شود یمشخص م کیهمئوت های ژن یو القا FLOتوسط ژن 

بار در  سلولی و درخت فیلوژنتیکی توسط ابزارهای بیوانفورماتیک برای نخستین - پروتئینی، ساختار دوم، موقعیت درون
این پروتئین در هسته پیش بینی شده بنفشه آفریقایی مورد ارزیابی قرارگرفته است. نتایج نشان داد که موقعیت درون سلولی 

% صفحات بتا 4% آلفا هلیکس و 33تعلق دارد. ساختار ثانویه پروتئین  FLO/LFY( به خانواده FLOاست. این پروتئین )
ترازی  های مربوط به یک خانواده در یک شاخه جای گرفتند. همچنین هم تشکیل شده است. بررسی درخت فیلوژنی، گونه

های پروتئین  شدت حفاظت شده است. شناسایی ویژگی خانواده توالی به شان داده است که در گیاهان همتوالی پروتئین ن
FLO حائز اهمیت  پروتئینو به دنبال آن کنترل عملکرد این  بافتریزي عملکرد  تواند به عنوان فاکتور اصلي در برنامه می
 .باشد

 

 .فیلوژنی ،بتا، صفحات FLO خانواده، یابی توالی :ها  کلیدواژه

 

 مقدمه
سال پيش بر  09سابقه تجاري گل و گياهان زينتي ايران به حدود 

 اهانيدر حوزه گ یمهم های خاستگاه گونه راني. ا[1] گردد مي
آنان شامل لاله، لاله  نيمهمتر کهيبه طور. جهان است ینتيز

 به جهان در اکنون که هم باشد میو زنبق  وليگلا خک،يواژگون، م

هنر . [1] رندگي یمورد استفاده قرار م تجاری و شده اصلاح شکل
 یاقتصاد تيفعال کيبه عنوان  های زينتی و پرورش گل یگلکار

نقش گل و  انيم نيدر ااست.  آغاز شده های گذشته از سال
و  یفصل یها ها، گل )اعم از درختان، درختچه ینتيز اهانيگ

آن توسعه  یو در پ یگردشگر یجاذبه ها جاديو ا دي( در تولیدائم
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با توجه به موقعيت  .دباش یقابل انکار م ريغ یو اجتماع یشهر
 مناسب، هوايي و آب هاي طبيعي ايران به دليل تنوع اقليم و پديده

 ايران نقاط اکثر در که هستند محصولاتي از زينتي گياهان و ها گل
 جهاني هاي بت در عرصهرقا قابل حتي و هستند توليد قابل
 . [2] باشند مي

 Saintpaulia ionanthaیبا نام علم يیقايآفر ی بنفشه
Wendl  مترادف(Streptocarpus ionanthusبه عنوان گ )اهي 
 شود یشناخته م Gesneriaceae ی متعلق به خانواده ینتيگلدار ز

 پيشرفته هاي توسط تکنيك يیقاياز هزار رقم بنفشه آفر شيب .[2]
 گردد رقم جديد به آن اضافه مي نچندي سالانه و است شده توليد

 بهبود يافته است دجدي ارقام در گلدهي زمان و رويشي شکل که
در  یاهيتحول گ کيبه عنوان  نيتکو یگل ط یالگو رييتغ .[2]

در  شرفتپي عامل عنوان به نامنظم. گل [3] شود ینظر گرفته م
. در [4] رود یو گرده افشان به شمار م اهيگ نيبرهمکنش ب يیتوانا

 زيگل نامنظم به منظم ن ليو تبد رييتغ Gesneriaceaeخانواده 
 یو ساختار یمولکول ی مطالعه تيکه اهم شود یم دهيد

 دهد یخانواده را نشان م نيا یها گل در گونه های اندام یرگي شکل
[4.] 

 دارپدي ها برگ انياز م يیقايدر بنفشه آفر نآذي گل ستميمر
و در  باشد یم یجانب های براکته یدارا. هر محور گل شود یم

و  Teixeira .[5] شود یم دهيد يیگل انتها کيهر محور،  یانتها
گرزن  نآذي انشعاب در گل کي ني(، تکو2912همکاران )

 مرحله گزارش کردند: 8را در  يیقايفربنفشه آ هيدوسو
 -3دهنده،  ظهور ساقه گل -2برگ،  محور در ظهور جوانه -1

، اه دمگل ای درجه 09چرخش  -4 ،هدهند شدن ساقه گل دهيخم
 يیدر قسمت بالا هيثانو های جوانه ظهور و ها دمگل یدگيخم -5

صاف  -7 ،لدمگ و دهنده گلساقه  نيب هيزاو شيافزا -2 ،نآذي گل
 دهنده. گل ساقه بر عمود ها گلبرگ -8يی، شدن محور گل انتها

 چهار در اي دولپه اهانگي هاي گل یطور معمول اعضا به
 ها، گلبرگ ها، کاسبرگ: شوند مي سازماندهي مرکزي حلقه
 دار گل هاي اعضا به طور متوالي از مريستم ناي. ها برچه و ها پرچم
 ی( در بررس2917و همکاران ) Yang .[7] شوند مي ناشي

گزارش کردند که ابتدا  يیقايگل بنفشه آفر یمراحل نمو
. در شوند یکاسبرگ و سپس گلبرگ ظاهر م های وميمورديپر

 L1 هيگلبرگ منشأ گرفته از لا یها سلول يیقايبنفشه آفر های گل

 یبا گلبرگ کنار جيبه تدر یمماس ميبا تقس ،یشيرو ستميمر
و گلبرگ  شوند یادغام م گريکديبا  تيکرده و در نها دايتماس پ

 ،یشيزا ستميمر ماتي. با ادامه تقس[8] کنند یم جاديرا ا وستهيپ
 های وميمورديظاهرشده و با رشد پر یپرچم یها وميمورديپر

 کيبرچه به صورت  وميمورديآنها از هم، پر یرگي و فاصله یپرچم
 .[8] شود یظاهر م یبرجستگ

که در مرحله  شود یکنترل م ژنی شبکه با ها گل گذاری انيبن
 دخالت دارد گريمرتبط د یندهايو فرآ دهی زمان گل اه،يبلوغ گ

 کيهمئوت های به ژن توان یگل م نيموثر در تکو های . از ژن[0]
 تيموثرند: هو یاهيگ زايی ختير ندياشاره کرد که در دو فرآ

 ها ژن نياز یسلول. جهش در برخ سرنوشت نييو تع یسلول
فاز  ريي. تغ[19] شود یگل م های تعداد حلقه شافزاي به منجر

 LEAFY (LFY)از جمله  هايی با کنترل ژن یشيبه زا یشيرو
 ميرا تنظ دهی گل ها، ژن گريکه با برهمکنش د ردگي یصورت م

 یرگي شکل یالگوگل و  ستميسرنوشت مر نييتع ندي. فرآکنند یم
 شود یمشخص م کيهمئوت های ژن یو القا LFYآن توسط ژن 

 APETALATA1 های ژن با فعال کردن ژن نيا یبه عبارت[19]
 سيدوپسيآراب اهيگل را در گ ستميمر یالگو AGAMOUSو 
 .[11] کند یم نييتع

در  LFYهمولوگ ژن FLORICAULA (FLO)ژن 
و  Coenبار توسط  نيکه اول [12] رود یبه شمار م سيدوپسيآراب

شد.  يیشناسا Antirrhinum majus اهي( در گ1009همکاران )
 یالگو یرگي موجب شکل گريد های ژن با برهمکنش ژن نيا

 یط کننده ميبه عنوان تنظ FLO. ژن [14] شود یگل م ستميمر
 ت،يهو نييمرتبط با تع یاه که با ژن رود یگل به شمار م نيتکو

 کند یم یگل همکار های گل و تعداد اندام ستميمر گذاری انيبن
. [151] موثر است یشيبه زا یشيرو ستميژن در گذر مر ني. ا[0]

 ريمس ود،يفتوپر ،سازی ارهبه یندهايبا فرآ LFY/FLOژن 
 نيشتريب .[19] دارد یهمکار نيبرليو هورمون ژ دراتيکربوه

کاسبرگ و سپس  وميمورديدر مرحله پر FLOژن  انيب زانيم
ژن کمتر مشاهده شده  نيا انيگلبرگ بوده و در مرحله گل بالغ ب

گل  ستميبه مر نآذي گل ستميمر ليدر تبد FLOاست. در واقع 
کاسبرگ و  های اندام وميمورديقرار است پر کهييموثر بوده و در جا

  .[19] شود یم انيب رند،يگلبرگ شکل گ
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هاي ناشناخته،  پديده درکتواند براي کشف و  مي شناسايی ژن
ها استفاده  گويي برخي پديده هنجار ژنتيکي و پيش رفع اثرات نابه

 های یهمراه بررسبه  FLO  ژن يیشناساازين رو  .[12] شود
بنفشه آفريقايي از اهداف  اهيدر گ بار نينخست یبرا یکيوانفورماتيب
 .باشد یپژوهش م نيا

 
 ها مواد و روش

 مولکولیساله به منظور مطالعات  گياهان يک: آوری نمونه جمع
با سه تکرار از گلخانه پژوهشکده ژنتيک و بيوتکنولوژی طبرستان 

ساعت تاريکی و دمای  8روشنايی، ساعت  12آوری شدند ) جمع
ها سريعا به نيتروژن مايع انتقال  سپس نمونهگراد(.  درجه سانتی25

 داده شدند.
 FLOژن  یابتدا توال مر،يپرا یجهت طراح: طراحی پرایمر

و  AAS93254.1 دسترسی شماره با خانواده هم های در جنس
AAS93253.1 گاهياز پا NCBI  مورد مطالعه قرار گرفتند. بعد

، نقاط حفاظت شده MEGA 7 افزار با نرم ها یتوال ترازی از هم
 Primer3 plus رافزا با کمک نرم مريپرا یطراح یبه عنوان الگو

 .[17] در نظر گرفته شد Oligo Analyzerو
با  یاهيتازه گ های کل از نمونه RNA: مولکولیبررسی 
مطابق با دستورالعمل شرکت صورت  Trizol تياستفاده از ک

محلول استخراج شده با  یاحتمال ی. جهت حذف آلودگرفتيپذ
DNA مياز آنز ،یژنوم DNase1  شرکتThermo fisher 

scientific واکنش دياستفاده گرد .cDNA Synthesis  بر
 Thermo fisher scientificشرکت  Kitاساس دستورالعمل 

 °C 95 يیبرنامه دما با PCRصورت گرفت. سپس واکنش 

(5min) ،95 C° (30 S) ،58 C° (1min)، 72 C° (1min) و 
72 C° (7min)  چرخه با دستگاه 35درT100 Thermal 

Cycler  شرکت(USA)Bio-Rad تيدر نها. [18] شد انجام 
 ناکلون،يس تيبا ک یبعد از خالص ساز PCRمحصول واکنش 

 شد. یابي یتوال یکره جنوب Macrogen توسط شرکت
 افزار بدست آمده توسط نرمی توال: بیوانفوراتیکیبررسی 

Mega7 تيترجمه شد و از قابل نيبه پروتئ NCBI-Blast 
استفاده شد.  یتوال دييمشابه و تا های  نيجهت جستجو پروتئ

. ديرسم گرد یکيلوژنتيدرخت ف Mega7 افزار سپس به کمک نرم
 نيآنلا افزارهای از نرم نيپروتئ یمکان احتمال نييبه منظور تع
LOCtree3 وDeepLoc-1.0 هيساختار ثانو. استفاده شد 
 ینيشبيبدست آمد. پ Phyre2و  I-TASSERافزار  توسط دو نرم

توسط  ینيپروتئ فيو موت يیايميکوشيزيف های یژگيو
صورت  بيبه ترت PROSITEو  Pfam  ،ProtParamافزار نرم

 [.18و17] گرفت
 
 نتایج
 ییقایدر بنفشه آفر  FLOژن  یتوال نییو تع ییشناسا

به کمک  يیقاي( در بنفشه آفر2)اگزون  FLOژن  یاز توال یبخش
با  PCRشد و محصول  يیشناسا شاونديخو های گونه یمرهايپرا

پس از  . الف(.1شکل ) ديمشاهده گرد بازی جفت 392باند 
 یژن با شماره دسترس نيا تيدر نها ه،ياول های یبررس

MN128018.1 بار در  نيتنخس یبرا يیقايبنفشه آفر اهيدر گ
 ثبت شده است. NCBIبانک داده 

 

 
. ب: PCR: محصول 2و  199: لدر 1. شاونديخو های گونه یمرهايبه کمک پرا FLOژن  PCR. الف: محصول يیقايبنفشه آفر اهيدر گ FLOژن  يیشناسا: 1 شکل

 .FLOژن  یاز توال یبخش
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 FLOسلولی پروتئین  بینی ساختار و موقعیت درون پیش
و  I-TASSERدو نرم افزار  ،مساختار دو ینبي شيبه منظور پ

Phyre2 نيمورد استفاده قرار گرفتند. ساختار دوم پروتئ FLO 
% صفحات بتا 4و  کسي% آلفا هل53اساسا از  يیقايبنفشه آفر

 نيساختار دوم پروتئ ینبي شي. الف(. پ3شده است )شکل  ليتشک
FLO  افزار رم% در ن70با دقت Phyre2 زيمشخص شد. در آنال 

 یذات یرمائتحرک گ انگريب B، فاکتور I-TASSER افزار نرم
 عيوس عيتوز جي(. نتا. ب3شکل) باشد یم نيدر پروتئ ها یديرز

 اهيدر گ FLO نيشده پروتئ ینيب شيرا در ساختار پ کسيآلفا هل
 .دهد ینشان م يیقايبنفشه آفر

 ینيب شيجهت پ LOCtree3و  DeepLoc-1.0افزار  نرم
مورد استفاده قرار گرفتند.  FLO نيپروتئ سلولی درون تيموقع

 نيپروتئ FLOنشان داد که  گريکدي با مطابق افزار هر دو نرم جينتا
 ريکه اصولًا در هسته و در مس باشد یم تيحلال تيبا قابل

 .سلول قرار گرفته است ترشحی ريغ
 

 FLO نیپروتئ هیساختار اول یژگیو 
 392با  يیقايدر بنفشه آفر FLO ژن کننده کد هياز ناح یبخش

دالتون را کد  11441 یبا وزن مولکول نهيدآمياس 192 د،ينوکلئوت
 خانواده هم اهانيدر گ FLO نيپروتئ یتوال ی. همترازکند یم

 نيا های نهيدآمياس یبالا شدگی از شباهت و حفاظت حاکی
 گاهيدر پا نيپروتئ Blast جينتا . الف(.2)شکل  باشد یم نيپروتئ

NCBI ( 08از  شيشباهت )با ب زانيم نيشتريکرد که ب نييتع%
 Gesneriaceaeمتعلق به خانواده  Streptocarpus rexi اهيبه گ

 وجود دارد.
 ناليترم-Nدر سمت  اديز شدگی با حفاظت RRRK فيموت

 یتوال زين pfam افزار . الف(. نرم2)شکل  شود یم دهيد نيپروتئ
کرده  ینبي شيپ LFY/FLO ینيپروتئ ی را از خانواده نيپروتئ نيا

 ،یتوال ناليترم-Cدر سمت  ني. ب(. همچن2است )شکل 
فراهم شده است  FLO نيپروتئ یبرا DNAاتصال به  يیتوانا

 . ب(. 2)شکل 
 نيپروتئ نيا کيزوالکتري، نقطه اProtParam افزار نرم در

 %(12مربوط به ) ها نهيدآمياس نيشتريزده شد. ب نيتخم 12/5
Gly ( 14و )%Glu ( 1مربوط به ) نيو کمتر%Trp باشد یم .

 22و  17برابر  بيبه ترت یبار مثبت و منف های نهيدآميتعداد اس
 مهينظر نشان داد که ن وردم نيپروتئ های یژگيعدد است. مطالعه و

حدود  بي( به ترتin vivoو مخمر) یدر باکتر نيپروتئ نيعمر ا
و  Instabilityشاخص  نيشد. همچن یابيساعت ارز 29و  19

Aliphatic شد. نييتع 0/44و  1/57 بيبه ترت 

 

 

 
 خانواده هم اهانيه وجود دارد. گخانواد هم اهانيدر گ FLO نيپروتئ یتوال یبالا شدگی حفاظت زاني. الف: مFLO نيشده پروتئ ینبي شيپ یتوال ی. بررس2شکل

Streptocarpus rexii (AAS93254.1)  وCorytoplectus (AAS93253.1) نيآرژن های نهيدآميهستند. اس (Rو لا )نيزي (Kبا مس )مشخص شده است که  ليتط
با فلش مشخص  يیقايبنفشه آفر اهي. گباشد یو ).( شباهت کم م ادزي شباهت):(  شده، حفاظت اريقرار دارد. در شکل، )*( معادل نقاط بس نيپروتئ ناليترم-N هيدر ناح

 .باشد یم LFY/FLO ی نوادهبه خا نيپروتئ نيتعلق ا انگريب pfam افزار مورد مطالعه در نرم یتوال ینبي شيشده است. ب: پ
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. صفحات بتا با فلش باشد یم کسيآلفا هل انگريب ها چيشده است که مارپ ینبي شيپ Phyre2 افزار . الف: ساختار دوم توسط نرمFLO نيساختار دوم پروتئ :3شکل 

 .I-TASSER رافزا شده توسط نرم ینبي شيپ FLO ني( ساختار دوم پروتئها یديرز یذات ی)تحرک گرمائ Bمشخص شده است. ب: نمودار فاکتور 
 

 FLO نیپروتئ یکیلوژنتیمطالعه ف
متعلق به  یاهيگ های گونه ،یکيلوژنتيدرخت ف ی جهت مطالعه

 یانتخاب شدند. در بررس NCBI گاهيمتفاوت از پا های خانواده
متفاوت،  یاهيگ یها  خانواده یمشخص شد که اعضا یکيلوژنتيف

 شدند.  بندی و گروه کيتفک یبه خوب
 های مربوط به هر کدام از خانواده های گونه کهيطور به

Gesneriaceae ،Brassicaceae ،Fabaceae ،
Plantaginaceae ،Oleaceae  وPoaceae  یشاخه جا کيدر 
 توالی در شده وجود نقاط حفاظت جينتا نيگرفتند. در واقع ا

(. 4 شکل) کند یمربوط به هر خانواده را آشکار م FLO نيپروتئ
 در ها خانواده گرينسبت به د Phrymaceaeخانواده  یاعضا اام
بنفشه  اهيگ FLO نيپروتئ توالی. اند گرفته قرار متفاوت شاخه دو
خانواده  انيدر م خوبی به خانواده هم اهانيبه همراه گ يیقايآفر

Gesneriaceae یشباهت بالا بندی ميتقس نيقرار گرفت. ا 
 . دهد ینشان م وادهخان هم اهانيرا با گ FLO نيپروتئ

 Brassicaceae ی در خانواده FLO (LFY) نيپروتئ همولوگ
های  خانواده توان یقرار گرفته است. در واقع م یلوژنيدر درخت ف زين

Lamiaceae وPaolowniaceae ی متعلق به راسته Lamiales  را
به  اهانيگ نيکتري، به عنوان نزدFLO نيپروتئ یلوژنياز لحاظ ف

 (.4نمود )شکل  یمعرف Gesneriaceae ی خانواده
 

 بحث
 FLOاز جمله  هايی با کنترل ژن یشيبه زا یشيفاز رو رييتغ

 ميرا تنظ دهی گل ها، ژن گريکه با برهمکنش د ردگي یصورت م

 یرگي شکل یگل و الگو ستميسرنوشت مر نييتع ندي. فرآکنند یم
 شود یمشخص م کيهمئوت های ژن یو القا FLOآن توسط ژن 

آن در  In silicoو مطالعه  FLOژن يی پژوهش شناسا ني. ا[19]
  قرار داده است. یرا مورد بررس يیقايبنفشه آفر اهيگ

 FLO ژن کننده کد هيپژوهش حاضر نشان داد که ناح جينتا
 نهيدآمياس 192 د،ينوکلئوت 392با  يیقاي( در بنفشه آفر2)اگزون 

 یتوال ی. همترازکند یدالتون را کد م 11441 یبا وزن مولکول
از شباهت و  حاکی خانواده هم اهانيدر گ FLO نيپروتئ

. باشد یم نيپروتئ نيا های نهيدآمياس یبالا شدگی حفاظت
 اهي%( با گ08از  شيژن )با ب نيا یشباهت توال زانيم نيشتريب

Streptocarpus rexi  متعلق به خانوادهGesneriaceae 
 .شود یمشاهده م

 اهي( در گ2994و همکاران ) Wangتوجه به مطالعات  با
Titanotrichum  مشخص شد که ژنFLO سه اگزون،  یدارا

 ها نترونيدر ا Tو  A های از باز یغن هيو ناح نياز پرول یغن هيناح
% 77که شباهت  کند یرا کد م دينواسيآم 303ژن  نيباشد. ا یم

. [10] دهد یم شانن Gesneriaceaeخانواده  اهانيگ گريرا با د
را کد  نهيآم دياس Castanea ،382 اهيدر گ LFY/FLO نيپروتئ

 شدگی % و حفاظت78حداقل شباهت  نيپروتئ ني. اکند یم
. [15]نشان داد  گريد اهانيگ LFY/FLO نيرا با پروتئ يیبالا
 Daucus carota ،301 اهيدر گ LFY/FLOکد کننده ژن  یتوال

 یو وزن مولکول کيزوالکتري. نقطه ا[29] کند یرا کد م دينواسيآم
LFY/FLO 44 و 98/8 بيبه ترت KDa نيگزارش شده است. ا 

 نسبت  Daucus carota اهي% را در گ27حداقل شباهت  نيپروتئ
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در گياه  پروتئينمربع نمايانگر توالی اين . Mega7و با نرم افزار  Neighbor joiningدر گياهان مختلف. درخت به روش  FLO پروتئيندرخت فيلوژنتيکی : 4شکل 

 ليست گياهان به ترتيب زير است: باشد. می (Gesneriaceaeی  خانواده) بنفشه آفريقايی
Antirrhinum, Misopates, Chelone, Mimulus, Diplacus, Salvia, Corytoplectus, Streptocarpus rexii, Streptocarpus ionanthus, Paulownia, 

Leucocarpus, Erythranthe lewisii, Erythranthe guttata, Pedicularis, Verbena, Syringa, Passiflora, Akebia, Medicago, Helianthus, 
Arabidopsis, Himalayacalamus, Chimonocalamus. 

 
 ( گزارش2913و همکاران ) Li. [29] نشان داد اهانيگ گريبه د

با  يیشباهت بالا Gossypium اهيدر گ LFY نيکه پروتئ ردندک
 Gossypium، 3 اهيژن در گ نينشان داده است. ا FLO نيپروتئ

 .[21]دارد  نترونياگزون و دو ا

مشخص کرد که  يیقايبنفشه آفر اهيپژوهش حاضر در گ جينتا
 ناليترم-Nدر سمت  اديز شدگی با حفاظت RRRK فيموت

از  يیقايبنفشه آفر FLO نيوجود دارد. ساختار دوم پروتئ نيپروتئ
شده است.  لي% صفحات بتا تشک4و  کسي% آلفا هل53

 LFY-FLO ینيمتعلق به خانواده پروتئ LFY/FLO نيپروتئ
در هسته مشخص شده  LFY/FLO ني. مکان پروتئباشد یم

نشانگر حفظ  نيپروتئ نيا یبالا شدگی . حفاظت[21]است 
-C هيناح. [29] باشد یم ردا گل اهانيعملکرد و نقش آن در گ

-N هيو ناح DNAاتصال به  فيشامل موت FLO نيپروتئ ناليترم
 Anو فعال شناخته شده است ) یعملکرد هيبه عنوان ناح ناليترم

et al., 2012ني(. پروتئ LFY/FLO اهيدر گ Prunus  با وزن
 شدهحفاظت  اريبس ناليترم-C هيناح یدارا KDa 45ی مولکول

موجب اختلال در  RRRK في. جهش در موت[22] باشد یم
 .[22]شد  نيپروتئ نيعملکرد ا

 يیقايبنفشه آفر اهيدر گ FLO نيپروتئ یتوال یلوژنيف یبررس
 به خانواده هم اهانيبه همراه گ یاهيگونه گ نيمشخص کرد که ا

شده است.  بندی گروه Gesneriaceaeخانواده  انيدر م خوبی
 ی متعلق به راسته Paolowniaceaeو  Lamiaceae یها خانواده

Lamiales ی خانواده هب اهانيگ نيکتريبه عنوان نزد 
Gesneriaceae یلوژنيقرار گرفتند. مطالعات ف Tang  و

هر دو در  FLOو  LFY ني( نشان داد که پروتئ2912همکاران )
 در ها مشخص شد که اگزون ني. همچنرندگي یکلاد قرار م کي

LFY/FLO های . قرار گرفتن گونه[0] هستند شده حافظت اريبس 
 نيپروتئ نيرک امشت هاي یژگيدر کنار هم، و دهمربوط به هر خانوا

 انگريو ب کند یمشخص م یاهيگ ی را در هر خانواده
مختلف  های گونه نيدر ب FLO نيپروتئ یتوال شدگی حفاظت

 .[0]است  یاهيگ
 307 ی، حاوAntirrhinumدر  FLO یسيفاکتور رونو

 نياز پرول یغن ناليترم-N ی هياست که در ناح نهيدآمياس
 213و  102 کيگلوتام تيبا موقع یدياس دايشد هي. ناحباشد یم

به صورت  122تا  115 نيآرژن نيب هيناح کي نيوجود دارد. همچن



 00 1402 ، پاییز4تکوینی سال پانزدهم، شماره  شناسیعلمی زیست  فصلنامه
 

basic-acidic-basic  مطالعات  [13]گزارش شده است
Ahmad ( تع2910و همکاران )در  یدياس نيکرد که دم نيي

 یدر توال یدياس هيوجود دارد. ناح نيپروتئ ناليترم-N هيناح
آسپارتات و گلوتامات  های نهيدآميشامل اس FLO نيپروتئ

و  نياز آرژن یغن هيناح ن،يپروتئ یانيم ی. در توال[22] باشد یم
 یسيرونو یفاکتورها های یژگيشده است که از و ارشگز نيزيل

( 2911و همکاران ) Liu. مطالعات [19] رود یبه شمار م
وجود  LFY/FLO نيپروتئ یدر توال نيدم 4مشخص کرد که 

( و MADSو  HTH) هستند شده حفاظت اريبس نيدم 2دارد که 
. باشد یم هوابست ها نيدم نيبه ا LFY/FLO نيعملکرد پروتئ

لان اي نياز پرول یمنطقه غن  نيپروتئ ناليترم-N هيدر ناح نيآ
FLO طيدر شرا ها نيدم نيگزارش شده است که ممکن است ا 

 MADS نياتصال دم ی. حضور نواح[23] ابنديتحول  یطيمح
 SOC1 یسينشان داد که فاکتور رونو LFY/FLO یدر توال

 Liآن اثر گذارد ) انبي بر و شودمتصل  LFY نيبه پروتئ تواند یم
et al., 2013ني(. پروتئ LFY/FLO اتصال به  يیتواناDNA 

-C ی هياست. در ناح ريامکان پذ HTH فيدارد که به لطف موت
 هيناح 432 نيو آرژن 289 کيگلوتام دينواسيآم نيب ناليترم
 .[23]حفاظت شده وجود دارد  دايشد

 
 گیري نتیجه

به  يیقاي( در بنفشه آفر2)اگزون  FLOژن  یتوالدر اين پژوهش 
 شناسايی باز جفت 392 با شاونديخو های گونه یمرهايکمک پرا

 کننده کد هياز ناح یبخش. همچنين نتايج مشخص کرد که ديگرد
 یبا وزن مولکول نهيدآمياس 192 ،يیقايدر بنفشه آفر FLO ژن

 اهانيدر گ یتوال ی. همترازکند یدالتون را کد م 11441
 یبالا یدگش از شباهت و حفاظت حاکی خانواده هم
 یکيلوژنتيف ی. در بررسباشد یم نيپروتئ نيا های نهيدآمياس

 کيتفک یخانواده به خوب کيمربوط به  های مشخص شد گونه
بينی ساختار پروتئين، وجود آلفا هليکس و  پيش .اند شده

 گياه بنفشه آفريقايی FLOهای تصادفی را در پروتئين   پيچش
درک  به تواند یمدر اين گياه  FLO ژن يیشناسا دهد. نشان می

و به دنبال آن کنترل بهتر عملکرد اين ژن در فرآيند تغيير فاز زايشی 
 FLOدر انتها بررسی موتانت ژن  .کمک کند پروتئيننيعملکرد ا

 گردد. در مراحل تکوينی گل پيشنهاد می
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Abstract 
The transition from vegetative to reproductive stage in Saintpaulia ionantha H.Wendl is 

controlled by factors such as FLORICAULA (FLO). The process of determining the fate of 

the flower meristem and its formation pattern is determined by the FLO and the induction of 

homeotic regulators. In this research, FLO sequencing, protein characteristics, secondary 

structure, intracellular position and phylogenetic tree have been evaluated by bioinformatics 

tools for the first time in African violet. The results showed that the intracellular location of 

this protein is predicted in the nucleus. This protein (FLO) belongs to the FLO/LFY family.  

The secondary structure of the protein consists of 53% alpha helix and 4% beta sheets. 

Examining the phylogeny tree, species related to one family were placed in one branch. Also, 

protein sequence alignment has shown that the sequence is highly conserved in plants of the 

same family. Identifying the characteristics of FLO protein can be important as the main 

factor in planning the function of the tissue and then controlling the function of this protein. 
 

Keywords: Sequencing, FLO family, beta sheets, phylogeny. 
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