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Extended Abstract  
Background: Medicinal plants play a crucial role in human nutrition and the treatment of 
numerous diseases due to their ability to produce secondary metabolites with therapeutic 
properties. Silybum marianum L., a medicinal plant belonging to the Asteraceae family, 
contains silymarin as its principal bioactive compound, which is widely used in the treatment of 
liver-related disorders. A comprehensive understanding of the molecular pathways and the 
genes involved in the biosynthesis of this compound is essential for its improvement and 
enhanced production. Accordingly, functional analysis of the genes and proteins participating in 
the silymarin biosynthetic pathway holds significant importance. Flavonoid 3'-hydroxylase 
(F3'H) is one of the key enzymes involved in this pathway. Among the various approaches 
available for gene and protein function analysis, bioinformatics methods offer a powerful and 
efficient means of investigation. Therefore, a bioinformatics analysis of the nucleotide and 
protein sequences of the flavonoid 3'-hydroxylase (F3'H) gene was conducted in the present 
study. 
Methods: A previously published article reporting the nucleotide sequence of this gene was 
utilized for the bioinformatics investigation of the nucleotide sequence of the flavonoid3-
hydroxylase (F3'H) gene in the milk thistle plant (S. marianum). The mRNA sequence was 
retrieved from the NCBI database with the accession number KP861882.1. The nucleotide 
sequence analysis was performed using the ppuigbo computational database. Additionally, the 
Plantcare website was employed to analyze the promoter of the gene of interest. The protein 
sequence of the gene of interest was obtained from the NCBI database under the accession 
number ALA39990.1, and information regarding the flavonoid3-hydroxylase protein from the 
milk thistle plant was examined through the Uniprot database with the accession number 
A0A0K2F2U. Furthermore, the protein domain was identified using the NCBI and InterPro 
databases. The physicochemical properties of the protein were analyzed using the ProtParam 
database. Motifs were identified from the meme database, and the functionality of these motifs 
was assessed through the elm database. The modeling of the secondary and tertiary structures of 
the F3'H protein was conducted using the phyre2 database, and the accessibility of the F3'H 
protein bases to solvents was predicted with the I-TASSER server. Finally, the quality of the 
stereochemical structure of the modeled F3'H protein was evaluated with the PROCHECK 
software using the Ramachandran plot. 
Results: The investigations carried out in the Materials and Methods section indicate that this 
gene consists of 1557 nucleotides, with a C-G content of 51.87%. From the perspective of 
mRNA, it comprises1317 base pairs that encode a protein with an amino acid length of 349. In 
the promoter sequence of the F3'H gene, 19 regulatory elements were predicted, with the 
TATA-box and CAAT-box being the most prominent regulatory elements in the promoter 
region of this gene. Additionally, this gene contains several light-responsive regulatory 
elements. The physicochemical properties obtained for this protein, which has 349 amino acids 
and a molecular weight of 48.320 kDa, indicated an aliphatic index of 32.99 and a predicted 
isoelectric point of 7.87, with a GRAVY index of -0.059. It was determined that there are 49 
negatively charged amino acids (aspartic acid and glutamic acid) and 50 positively charged 
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amino acids (arginine and lysine). Furthermore, the extinction coefficient of this protein was 
found to be 80,330 at 280 nm in an aqueous environment, with an instability index of 34.65. 
Evaluations also revealed that this protein contains one domain from the P450 superfamily and 
four identifiable motifs. The structure of this protein consists of 45% alpha helices, 5% beta 
sheets, and 4% membrane helices, and the corresponding ligand-binding site was predicted. The 
analysis of the Ramachandran plot for the predicted model indicated that 87.5% of the amino 
acids fell within the favored region, 11.7% in the allowed region, 0.3% in the nearly allowed 
region, and 0.5% in the disallowed region. Moreover, the highest density of permissible points 
corresponds to right-handed alpha helices and beta sheets. The combined favored and allowed 
regions amounted to 99.2, thus rendering the model presented for the F3'H protein of milk 
thistle acceptable in this study. 
Conclusion: In the bioinformatics study of the flavonoid3-hydroxylase gene, regulatory 
elements related to light response, abscisic acid response, cold temperature response, zein 
metabolism, and flavonoid biosynthesis pathways were identified in the promoter of this gene. 
Additionally, the bioinformatics analysis of the flavonoid3-hydroxylase protein demonstrates 
that this protein is positioned among relatively stable proteins. Furthermore, a domain of the 
P450 superfamily was identified in this protein, and the predicted model of the protein, with 
45% alpha helices, 5% beta sheets, 4% membrane helices, and a corresponding ligand-binding 
site, also exhibits a favorable conformation.  Considering the importance of silymarin in the 
treatment of liver diseases, improving and enhancing the production of this vital bioactive 
compound can lead to the advancement of pharmaceutical product quality and increased 
efficiency in medicinal plant agriculture. Therefore, the findings of this study have significant 
practical applications in biotechnology and the genetic improvement of S. marianum aimed at 
increasing silymarin content. 
 
Keywords: Motif, Promoter regulatory elements, Protein, Ramachandran diagram, Silymarin  
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 مقاله پژوهشی 
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 08/1404/ 23تاریخ پذیرش:                                 1404/ 18/07تاریخ ویرایش:                           14/03/1404تاریخ دریافت:  

 162تا   149صفحه: 
 

 مبسوط  چکیده
گیاه دارند.    هابسیاری از بیماری  های ثانویه با اثرات دارویی، اهمیت زیادی در تغذیه انسان و درمانمتابولیت  دلیل تولیدگیاهان دارویی به  مقدمه و هدف: 
های کبدی مورد که در درمان بیماریاست  مارین  ، دارای ماده موثره مهم سیلیAsteraceae( متعلق به خانواده  .Silybum marianum Lدارویی خارمریم )
افزایش تولید آن  ترکیب  این  های دخیل در تولید  شناخت دقیق مسیرهای مولکولی و ژن  گیرد.استفاده قرار می و  بهبود  این  اهمیت ویژهبرای  بر  ای دارد. 

های درگیر در مسیر  ( یکی از آنزیمF3'Hهیدروکسیلاز )  3'حائز اهمیت است. فلاونوئید    مارینی مسیر تولید سیلیهاها و پروتئیناساس تحلیل عملکرد ژن
سیلی روشاست  مارینبیوسنتز  از  یکی  ژن.  عملکرد  تحلیل  پروتئینهای  و  آنها  ها  بیوانفورماتیکی  مطالعه  بنابراستها  ب  در  ، این  .  پژوهش  بررسی   هاین 

 ( پرداخته شد.F3'Hهیدروکسیلاز ) 3'بیوانفورماتیکی توالی نوکلئوتیدی و پروتئینی ژن فلاونوئید 
که    ایاز مقاله(،  S. mariyanumدر گیاه خارمریم )(  F3'H)  هیدروکسیلاز  3'ژن فلاونوئید  توالی نوکلئوتیدی  برای بررسی بیوانفورماتیکی    ها: مواد و روش

دریافت   KP861882.1  به شماره دسترسی  NCBIآن از پایگاه داده    mRNAتوالی  به این منظور    .شد  استفادهشد،    گزارشآن  این ژن در  توالی نوکلئوتیدی  
از پایگاه  استفاده شد.    Plantcare  از سایتن مورد نظر  ژمنظور آنالیز پروموتر  شد. به  استفاده  ppuigboپایگاه محاسباتی    ازآنالیز توالی نوکلئوتیدی  جهت  شد.  
  3'اطلاعات مربوط به پروتئین فلاونوئید    uniprotدست آمد و از پایگاه داده  ه  ب  ALA39990.1به شماره دسترسی    رظن مورد نژتوالی پروتئینی    NCBIداده  

دسترسی شماره  به  خارمریم  گیاه  شد.   A0A0K2F2U هیدروکسیلاز  داده    ، همچنینبررسی  پایگاه  از  پروتئین  با    interproو    NCBIدومین  شد.  شناسایی 
از پایگاه داده     از پایگاه دادهای مورد بررسی  هموتیف  و عملکرد  memeاز پایگاه داده    هاخواص فیزیکوشیمیایی آن بررسی شد. موتیف  ProtParamاستفاده 

elm  سازی ساختار دوم و سوم پروتئین  . مدل ندشد  ارزیابیF3'H    با پایگاه داده phyre2  های پروتئین  بینی میزان دسترسی بنیانو پیشF3'H   با به حلال 
پایان  I-TASSEسرور   در  شد.  پروتئین  ، انجام  استریوشیمی  ساختار  سرور  مدل   F3'Hکیفیت  با  شده  نرمphyre2سازی  با  راماچاندران  نقشه  توسط  افزار  ، 

PROCHECK  .ارزیابی شد 
گوانین -درصد سیتوزین  51/ 87با  نوکلئوتید،    1557  دارای  این ژن  ،هاشده از مجموعه مراحل یادشده در بخش مواد و روشهای انجامسیربر طبق    ها: یافته
نقطه  است. باز    1317  از  آن  mRNA ،  mRNAنظر  از  که  جفت  است  شده  می  پروئتینیتشکیل  کد  که  را  توالی .  است  349آن  اسیدآمینه    طولکند  در 

 ، همچنین  ؛پروموتوری این ژن بودندبیشترین عنصر تنظیمی ناحیه    CAAT-boxو    TATA-boxکه    شدبینی  عنصر تنظیمی پیش  F3'H ،  24پروموتوری ژن  
  320/48اسیدآمینه و وزن مولکولی    349دست آمده برای این پروتئین با  ه  ایی بیخواص فیزیکوشیم.  این ژن دارای چندین عنصر تنظیمی پاسخ به نور بود

آسپاراتیک  )اسیدآمینه  49تعداد  . بود -GRAVY  059 /0، شاخص 7/ 87بینی شده و نقطه ایزوالکتریک پیش 32/99کیلودالتون نشان داد که شاخص آلیفاتیک 
اسید  واسید   منفی  (  گلوتامیک  بار  شداسیدآمینه    50و  دارای  تعیین  لیزین(  و  )آرژنین  مثبت  بار  بررسی  ، . همچنین دارای  پروتئین   در  این  خاموشی    ضریب 

ناپایداریبود    80330در محیط آب برابر    nm  280در    مشخص شد که ضریب خاموشی پروتئین یادشده با    .است   65/34  آن  و شاخص  های ارزیابیمطابق 
صفحه   %5مارپیچ آلفا،    %45 ، ساختار این پروتئین در  .هستندقابل شناسایی و چهار موتیف  P450از سوپر خانواده   برای این پروتئین یک دومین ، صورت گرفته 

بینی شده نشان داد که پیش  بررسی نمودار راماچاندران برای مدل  بینی شد.پیشنیز  و محل اتصال لیگاند مربوط  د  نوجود دار    غشاییهای  مارپیچ   %4  و  ، بتا
بیشترین    ، علاوه بر این  قرار داشتند. % در ناحیه غیر مجاز  5/0% در ناحیه تقریبا مجاز و  3/0  ، % در ناحیه مجاز11/ 7  ، اسیدهای آمینه در ناحیه مطلوب  5/87%

مجاز   و  مطلوب  ناحیه  مجموع  دارد.  مطابقت  بتا  و صفحات  راستگردان  آلفای  مارپیچ  با  مجاز  نقاط  برای    ، این  بنابر  ؛شودمی  %99/ 2تراکم  شده  ارائه  مدل 
 خارمریم در این مطالعه قابل قبول است.  گیاه F3'H پروتئین
عناصر تنظیمی مربوط به پاسخ به نور، پاسخ به آبسیزیک اسید، پاسخ به دمای پایین،    ، هیدروکسیلاز  3'در مطالعه بیوانفورماتیکی ژن فلاونوئید    : گیرینتیجه

هیدروکسیلاز نشان داد    3'بررسی بیوانفورماتیکی پروتئین فلاونوئید    ، . همچنینندو مسیر بیوسنتز فلاونوئید در پروموتور این ژن شناسایی شد   zeinمتابولیسم
در این پروتئین شناسایی   چهار موتیفو    P450یک دومین از سوپر خانواده    ، علاوهنسبتا پایدار قرار دارد. به  قطبی و  غیر  هایکه این پروتئین در ردیف پروتئین

، مدل نیز از وضعیت  "هم"های غشایی و محل اتصال لیگاند مربوط به  مارپیچ   %4صفحه بتا،    %5مارپیچ آلفا،    %45پروتئین با  بینی شده  و مدل پیش   ندشد
امکان  ، این  بنابر.  مطلوبی برخوردار بود  ژنی،   ساختار   بررسی را با  هیدروکسیلاز    3'فلاونوئید    عملکردی  و  تنظیمی  هایمکانیزم  بهتر   درک  نتایج این مطالعه 

. با توجه  آورندمی  فراهم  را   F3'Hبینی ساختار این پروتئین و محل اتصال لیگاند به  پیش  ، F3'H  پروتئین  فیزیکوشیمیایی  خصوصیات  پروموتر،   تنظیمی  عناصر
بیماریسیلیاهمیت    به درمان  در  بهبود  مارین  کبدی،  افزایش  های  مهمتولید  و  موثره  ماده  افزایش  می  این  و  دارویی  محصولات  کیفیت  ارتقای  به  تواند 

منظور افزایش گیاه خارمریم بهبیوتکنولوژی و اصلاح  در  های این مطالعه کاربردهای عملی مهمی  این، یافته  . بنابرشودوری در کشاورزی دارویی منجر  بهره
 . دندار مارینسیلی

 

 ، موتیف، نمودار راماچاندران پروتئین  ، سیلیمارین، عناصر تنظیمی پروموتور کلیدی:  هایه واژ
 

 مقدمه 
گیاهان      ایران  طبیعی  منابع  ارزشمند  بسیار  منابع  از  یکی 

(. این  Mohammadi Tabar et al., 2024) دارویی آن است

متابولیت  حاویگیاهان   از  ارزشمندی  دارای منابع  ثانویه  های 
(.  Masoudi Jozchal et al., 2024خواص دارویی هستند )

علمی   نام  با  خارمریم  از  .Silybum marianum Lگیاه   ،
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 152............................................................................................................................  ( در گیاه خارمریمF3'Hهیدروکسیلاز ) 3´بررسی بیوانفورماتیکی فلاونوئید 

ماده موثره مهم آن و    ( استAsteraceaeخانواده آفتابگردان )
سازمان    مصرفجهت    (  Silymarin)مارین  سیلی تائید  مورد 

داده اساس  بر  جهانی  برای  بهداشت  ماده،  این  بالینی  های 
ناشی از الکل، دارو    سیروزدرمان حمایتی هپاتیت حاد و مزمن، 

کمسیون   تائید  مورد  مصرف  دارد.  کاربرد  سم   Eو 
(Commission E  )  ،هاضمه سوء  مشکلات  درمان  در  آن 

بیماری حمایتی  درمان  کبدی،  و  سمیت  کبد  التهابی  های 
(.  Khalighi- Sigaroodi et al., 2013)  است سیروز کبدی  

درمان    ،همچنین در  ایران  گیاهی  فارماکوپه  طبق 
و  مسمومیت الکل  مانند  متابولیک  از سموم  ناشی  کبدی  های 

هپاتیت،   از  پس  کبدی  اختلالات  آمانیتا،  قارچ  سموم 
و  نارسایی چرب  کبد  کبدی،  سیروز  مانند  کبدی  مزمن  های 
میبیماری استفاده  خفیف   Committee for)شود  های 

Compilation of Herbal Pharmacopoeia of Iran., 
2002  .) 

تجمع سیلی      بذرها(  )آکن  بذرها  بیرونی  پوشش  در  مارین 
می )پیدا  آن Torres & Corchete, 2016کند  ساختار   .)

فلاولیگنان از  تاکسیمتشکل  سیلیهای  بین،  فولین، 
سیلیایزوسیلی ایزومر  سیلی  و  دیانین،بین،  که  است  کریستین 
فلاونوئید  ElSayed et al., 2019)  هستندیکدیگر    .)'3 

فلاونول  ،هیدروکسیلاز فلاونون    3'که  و   3'هیدروکسیلاز 
( نامیده میF3'Hهیدروکسیلاز  هم  آنزیم   ،شود(  از  های  یکی 

سیلی تولید  مسیر  در  )مهم  است   ,.Drouet et alمارین 

2019; Torres & Corchete, 2016 بیوسنتز سیلی مارین  (. 
می شروع  پروپانوئید  فنیل  مسیر  ب از  اشود.  که  ه  ترتیب  ین 

فنیل آنزیم  نخست  تاثیر  تحت  آلانین   PALآلانین  )فنیل 
  ، شود. در ادامهتبدیل می  Aکوماریل کوآنزیم  _ 4آمونیالیاز( به  

هم وارد مسیر فلاونوئیدی و هم مسیر  Aکوماریل کوآنزیم  _ 4
های چالکون آنزیم  ،گردد. در مسیر فلاونوئیدیمونولیگنان می 

( ) CHSسینتاز  ایزومراز  چالکون  و   )CHI  سه مرحله،  دو  در   )
  Aکوماریل کوآنزیم  _ 4را با یک    Aمولکول مالونیل کوآنزیم  

کنند. فلاونون نارنجنین  ترکیب و تولید فلاونون نارنجنین می
فلاونون  آنزیم  فعالیت  )  3  تحت  اکسید F3Hهیدروکسیلاز   )

این ترکیب  ،شود. در پایانهیدروکسی کامفرول تولید می ،شده
فلاونوئید   آنزیم  )  3'با  هیدروکسیله F3'Hهیدروکسیلاز   )

تاکسی  شودمی هیدروفلاونول  می و  تولید  این فولین  کند. 
به  پیش ترکیب  ترکیب  عنوان  فلاونوئیدی  بخش  ساز 

ویژهسیلی اهمیت  از  )مارین  است  برخوردار   & Torresای 

Corchete, 2016  هیدروکسیلاز    3'(. از آنجایی که فلاونوئید
(F3'H ژن از  یکی  بیوسنتز (  مسیر  در  مهم  منتخب  های 

بررسی می  است،مارین  سیلی با  بیوانفورماتیکی  توان  های 
پروتئین ساختار ژن و  و پیش ها  پروتئینها  ها بینی ساختارهای 

پیش مسیرهای  در  بازسازی  پروتئین،  سلولی  موقعیت  بینی 
 Khakpourمتابولیکی و تحلیل عملکردی آنها استفاده نمود )

et al., 2019.)   
به  برای  بیوانفورماتیک  ابزاری  نوین،  رویکردی  عنوان 

مطالعه ژنی و پروتئینی در گیاهان، مانند مقایسه توالی، بررسی  
مدلخانواده همچنین  پروتئینی،  و  ژنی  پروتئین  های  سازی 

عمیقمی درک  آن  نتایج  که  مکانیسم  را  تریباشد  های از 
ژن  شناسایی  مسیرهای مولکولی،  و  احتمالی  عملکردهای  ها، 

می  فراهم  میمتابولیکی  که  بهرهآورد  افزایش  در  و  تواند  وری 
گ قرار  استفاده  مورد  ژنتیکی  )ی اصلاح   ,.Kholghi et alرد 

2024 .) 
توالی   بیوانفورماتیکی  بررسی  مطالعه،  این  هدف 

در    (F3'Hهیدروکسیلاز )  3'  فلاونوئیدنوکلئوتیدی و پروتئینی  
سازی  منظور شناخت ساختار، عناصر تنظیمی و مدلبه ، گیاه خارمریم

است  سه  آن  پروتئین  بابعدی  بنیادی،    تا  اطلاعات  آوردن  فراهم 
بهینه و  هدفمند  ژنتیکی  اصلاح  برای  را  تولید  زمینه  سازی 

در مطالعه   ،این  بنابر  .سازدمارین در این گیاه دارویی فراهم  سیلی
پروتئینی   و  نوکلئوتیدی  توالی  بیوانفورماتیکی  بررسی  حاضر 

 این ژن انجام شده است. 
 

 ها مواد و روش
هیدروکسیلاز    3'برای بررسی بیوانفورماتیکی ژن فلاونوئید       

(F3'H  گیاه در  توالی    ،(.S. marianum L)خارمریم  ( 
 ,.Gao et alقبلا توسط گائو و همکاران ) ، که آن نوکلئوتیدی

استفاده قرار گرفت    ،( گزارش شد 2020  ,.Gao et al)مورد 

داده    mRNAتوالی    .( 2020 پایگاه  از  شماره    NCBIآن  به 
ش  KP861882.1  دسترسی  ددریافت 

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/KP861882.1/).   آنالیز
محاسباتی   پایگاه  با  نوکلئوتیدی  نشانی    ppuigboتوالی  به 

http://ppuigbo.me/programs/CAIcal   .شد   انجام 
سایت  ،همچنین از  پروموتر  آنالیز  منظور   Plantcare  به 

  NCBIتوالی پروتئینی آن از پایگاه داده   ،در ادامه  استفاده شد.
دسترسی   شماره  و  ه ب  ALA39990.1به  آمد  پایگاه دست  از 

پروتئین    uniprotداده   به  مربوط    3'فلاونوئید  اطلاعات 
خارمریم   گیاه  دسترسی هیدروکسیلاز   شماره    به 

A0A0K2F2U    نشانی  https://www.uniprot.org/sبه 
شد داده    . بررسی  پایگاه  از  پروتئین  نشانی    NCBIدومین  به 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov    وinterpro    نشانی به 
https://www.ebi.ac.uk/interpro شناسایی شد .   

خواص فیزیکوشیمیایی   ،ProtParamبا استفاده از پایگاه داده  
نشانی   به  -https://web.expasy.org/cgiآن 

bin/protparam/protparam    و موتیف.  شدبررسی ها 
-https://meme  به نشانی  meme  عملکردشان از پایگاه داده

suite.org/meme  و  elm  نشانی   / http://elm.eu.org  به 
 بررسی شد. 

با پایگاه داده    F3'Hساختار دوم و سوم پروتئین    سازیمدل    
 phyre2نشانی    بهhttp://www.sbg.bio.ic.ac.uk/phyre2   و  

به حلال    F3'Hهای پروتئین  بینی میزان دسترسی بنیان پیش
-https://zhanggroup.org/Iبه نشانی    I-TASSEبا سرور  

TASSER/   .کیفیت ساختار استریوشیمی    ،در پایان  انجام شد
نقشه  توسط  ،  phyre2  سازی شده با سرورمدل   F3'Hپروتئین

 ارزیابی شد.  PROCHECK افزاربا نرمراماچاندران 
 
   تایج و بحثن

دادبررسی نشان  ژن  ه  ک  ند ها  این    نوکلئوتید  1557طول 
سیتو  (. Gao et al., 2020)است   گوانین  درصد  ژن  زین  این 

 محاسبه شد  درصد  ppuigbo  87/51توسط پایگاه محاسباتی  
نوکلئوتیدی    ،همچنین  .(1  )جدول توالی  در    F3'Hمطالعه 
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داده   این ژن،    NCBIپایگاه  داد که  به طول   mRNAنشان 
با  1317 پروئتینی  که  دارد  باز  کد اسیدآمینه    349جفت  را 

کند.می

 

 F3'Hتوالی نوکلئوتیدی   -1جدول 
Table 1. The nucleotide sequence of F3'H 

ها/ توالی 
پارامترها  

(Sequences \ 

Parameters) 

 طول
(Length) 

A C T G %A %C %T %G %G+C %G+A %G+T %A+T %A+C %C+T 

 1557 380 377 385 415 24.41 24.21 24.73 26.65 50.87 51.06 51.38 49.13 48.62 48.94 

 
 F3'Hبررسی نواحی پروموتوری ژن 

 24  ،(2  )جدول  F3'Hژن    یپروموتور  نواحی  بررسینتایج  
مربوط به  تنظیمی  شامل عناصر  شده  بینی  عنصر تنظیمی پیش

نور،   به  به  پاسخ  اسیدپاسخ  پای  ،آبسیزیک  دمای  به  ین، پاسخ 
.  ندرا مشخص نمودفلاونوئید    بیوسنتزو مسیر     zeinمتابولیسم

شامل  ژن،  این  پروموتوری  ناحیه  تنظیمی  عنصر    بیشترین 
TATA-box    وCAAT-box  .بودند  TATA-box    توالی

رونو ویشروع  فزاینده    CAAT-box  سی   هستندتوالی 
(Zinati et al., 2018).  بجز    ،همچنینSP1  ،Myb  ،LTR ،

MYc  ،W box ،  DRE1  ،O2-site  ،GA-motif    وMBSI ، 
  های مختلف تکرار شده بودند. باقی عناصر تنظیمی در موقعیت 

وجود این  تنظیمی  برای    ، با  ،  Unnamed__4  ،Mybعناصر 
AT~TATA-box  ،MYc  ،W box  ،DRE1  ،G-box  ،

MYB  ،STRE  ،MYc  ،ABRE4  ،MBSI  ،MYC ،
Unnamed_1  و  ABRE3  نشد شناسایی  عمده   .کارکردی 

  ABREو    MYB ،  STRE  ،LTR  مانند  عناصر تنظیمیاین  
تنش  به  پاسخ  دارنددر  نقش   ;Arab et al., 2021)   ها 

Karimi Goyjelo & Abdollahi Mandoulakani, 
درگیر  در پاسخ به دمای پایین    Mybعنصر تنظیمی    (.2021
 Wعنصر تنظیمی    ،همچنین  (. Heidari et al., 2022)است  

box    اتصال عامل رونویسی برای   است  WRKYجایگاه    که 
برابر   )  تنش زیستیفعالیت ژن در  است   Zinati etضروری 

al., 2018.)   عنصر پاسخ به نورG-box  در پاسخ به نور قرمز ،
ژن تنظیمدر  فیتوکروم  های  توسط   Mir)است    Aشونده 

Drikvand et al., 2023  Hami dehsardi et al., 
2015;) . 

 
 عناصر سیس  عملکرد و  موتیف توالیهمراه با  F3'Hتوالی پروموتوری ژن  -2جدول 

Table 2. The promoter sequence of the gene F3'H along with the motif sequence and function of cis-acting elements  
سیسعناصر  ردیف  

(cis_ elements) 

 توالی 
(Sequence) 

 تعداد 
(Number) 

Matrix score. 
 کارکرد 

(Function) 

1 TATA-box ATATAT 81 6 
 شروع رونویسی  -30عنصر هسته پروموتور در 

(core promoter element around -30 of 
transcription start) 

2 TC-motif GATAGGG 2 6 
 عنصر پاسخ به نوربخشی از 

(part of a light responsive element) 
3 Unnamed__4 CTCC 2 4 ___________ 

4 SP1 GGGCGG 1 6 
 عنصر پاسخ به نور 

(light responsive element) 
5 AT~TATA-box TATATA 23 5 _________________ 
6 Myb TAACTG 1  _________________ 

7 BOX4 ATTAAT 2 6 
 در پاسخ به نور  DNAبخشی از ماژول حفاظت شده 

(part of a conserved DNA module involved in 
light responsiveness) 

8 CAAT-box (CC)CAAT(TT) 37 8 
 عنصر مشترک تنظیمی در نواحی پروموتور و تقویت کننده
(common cis-acting element in promoter and 

enhancer region) 

9 LTR CCGAAA 1 6 
 عنصر پاسخ به دمای پایین 

(cis-acting element involved in low-temperature 
responsiveness) 

10 STRE AGGGG 2 5 _________________ 
11 MYB (C/T)AACCA 4 6 _________________ 
12 MYc TCTCTTA 1 7 _________________ 

13 
G-box TACGTG 

CACGAC 
ACACGTGT 

4 
2 
1 

6 
6 
8 

_________________ 

14 O2-site GATGACATGG 1 9 
 عنصر تنظیمی در تنظیم متابولیسم زئین

(cis-acting regulatory element involved in zein 
metabolism regulation) 

15 ABRE4 CACGTA 4 6 _________________ 

16 G-Box CACGTT 2 6 
 عنصر پاسخ به نور 

(cis-acting regulatory element involved in light 
responsiveness) 

17 ABRE ACGTG 7 5 
 عنصر پاسخ به آبسیزیک اسید

(cis-acting element involved in the abscisic acid 
responsiveness) 

18 W box TTGACC 1 6 _________________ 
19 MYC CATTTG 10 5 _________________ 
20 Unnamed__1 CGTGG 4 5 _________________ 
21 DRE1 ACCGAGA 1 7 _________________ 

22 GA-motif ATAGATAA 1 8 
 عنصر پاسخ به نوربخشی از 

(part of a light responsive element) 

23 MBSI aaaAaaC(G/C)GTTA 1 10.5 
 های بیوسنتزی فلاونوئید در تنظیم ژن MYBسایت اتصال به 

(MYB binding site involved in flavonoid 
biosynthetic genes regulation) 

24 ABRE3 TACGTG 4 6 _________________ 
 .    موجود نبود Plantcare: اطلاعات عملکردی در پایگاه 
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ژن پروموتورهای  عناصر  بیشتر  شامل  یوکاریوتی  های 
عناصر   هستند؛  CAAT-boxو    TATA-boxتنظیمی   این 

دارند رونویسی  شروع  در  مهمی  نقش  که   تنظیمی    به طوری 
 IIپلیمراز    RNAتوسط فاکتور سیگمای    CAAT-boxتوالی  

ناحیه    شودمیشناسایی   در  آن  از  پس  دو  TATA-boxو   ،
شده  DNAرشته   باز  هم  تشکیل    ، از  رونویسی  باز  کمپلکس 

)می  Karimi Goyjelo & Abdollahiگردد 

Mandoulakani, 2021  .) تنظیمی عناصر  بیشترین  از  یکی 
ژن  ششناسایی   پروموتوری  ناحیه  در  در  عناصر F3'Hده   ،

بودند.   نور  به  پاسخ  تنظیمی   تنظیمی  عناصر  به  توجه  با 
عناصر   ، کارکردF3'Hشناسایی شده در ناحیه پروموتوری ژن  

زیستی    های زیستی و غیربیشتر در پاسخ به تنش   تنظیمی آن
نور   به  پاسخ  ویژه  بنابراست به  آنزیم    ،این   .  هم    F3'Hبیان 

ژن سایر  متابولیتمانند  بیوسنتزی  مسیرهای  ثانویههای   های 
تنش  تاثیر  غیرتحت  و  زیستی  است  های   Zare)  زیستی 

Mehrjerdi, 2015).  ها هم در پروموتر این در سایر پژوهش
زیستی   غیر  های  تنش  و  نور  به  پاسخ  تنظیمی  عناصر  ژن 

(Baba & Ashraf, 2019; Zheng et al 2025  در گیاهان )

( خارمریم  گیاه  در  اسید  آبسیزیک   ,.Drouet et alدیگر، 

دست آمده در این پژوهش  ه ( شناسایی شد که با نتایج ب 2020
 خوانی دارد.   هم

 F3'Hخواص فیزیکوشیمیایی پروتئین 
ب خ فیزیکوشیمایی  داده  ه واص  پایگاه  از  آمده  دست 

ProtParam  با پروتئین  این  برای  وزن    349،  و  اسیدآمینه 
آلیفاتیک    320/48مولکولی   که شاخص  داد  نشان  کیلودالتون 

پیش  32/99 ایزوالکتریک  نقطه  شده  و  شاخص  87/7بینی   ،
GRAVY  059/0-  آمینواسیدها    ،همچنین  .بود کل  تعداد 

منفی   بار  گلوتامیک   49دارای  و  اسید  )آسپاراتیک  آمینواسید 
دارای بار مثبت )آرژنین و لیزین( تعیین آمینواسید    50اسید( و  

در محیط آب    nm  280ضریب خاموشی این پروتئین در    .شد
ناپایداری    42190برابر   شاخص  شد  65/34و    ند محاسبه 

در ترکیب این اسیدآمینه  بیشترین تعداد   ،همچنین  .(4)جدول  
ترتیب مربوط به   به  ( و  درصد  13عدد )  57با    لوسینپروتئین 

مربوط  اسیدآمینه  ( و کمترین تعداد  درصد  2/7عدد )  33  والین
 (.3)جدول  ند( بوددرصد 9/0عدد ) 4به سیستئین 

 
 ProtParamپایگاه داده  توسط( F3'H)  هیدروکسیلاز 3'ترکیب پروتئین فلاونوئید  -3جدول 

Table 3. The protein composition of flavonoid 3-hydroxylase (F3'H) by the ProtParam database 

 اسید آمینه نام 
Name of 

amino acid 

درترکیب  اسیدآمینه تعداد 
 پروتئین 

Number of amino acids in 
the protein composition 

در ترکیب  اسیدآمینه  درصد 
 پروتئین 

Amino acid percentage in 
the protein composition 

اسید  نام 
 آمینه 

Name of 
amino acid 

در ترکیب  اسیدآمینه تعداد 
 پروتئین 

Number of amino acids in 
the protein composition 

در ترکیب  اسیدآمینه  درصد 
 پروتئین 

Amino acid percentage in 
the protein composition 

Ala (A) 40 9.1% Leu (L) 57 13% 
Arg (R) 28 6.4% Lys (K) 22 5% 
Asn (N) 19  4.3% Met (M) 11 2.5% 
Asp (D) 28 6.4% Phe (F) 18 4.1% 
Cys (C) 4 0.9% Pro (P) 25 5.7% 
Gln (Q) 9 2.1% Ser (S) 26 5.9% 
Glu (E) 21 4.8% Thr (T) 21 4.8% 
Gly (G) 32 7.3% Trp (W) 6 1.4% 
His (H) 13 3% Tyr (Y) 6 1.4% 
Ile (I) 20 4.6% Val (V) 33 7.2% 

 
 ProtParam( از پایگاه داده F3'H) هیدروکسیلاز 3'پروتئین فلاونوئید های فیزیکوشیمیایی ویژگی -4جدول 

Table 4. The physicochemical properties of the F3'H protein by the Protparam database 

 یکل آمینو اسیدها
 دارای بار منفی

(Total number 

of negatively 
charged 
residues) 

کل آمینو 
دارای   یاسیدها
 مثبتبار 

(Total number 

of positively 
charged 
residues) 

ضریب خاموشی  
(Extinction 

coefficient ) 

شاخص ناپایداری 
Instability index 

(II) 

شاخص  
GRAVY 

نقطه 
 ایزوالکتریک  
(Isoelectric 
points   _ pI)   

شاخص آلیفاتیک  
)Aliphatic 

index_ AI ( 

وزن مولکولی  
Molecular 

weight 
(KD) 

اندازه  
پروتئین 

(aa) 

49 50 42190 34.65 0/059- 7.87 99.32 48.320 349 

 
ایزوالکتریک   بیانگر    87/7نقطه  پروتئین  این    pHبرای 

دهد و در نتیجه است که در آن پروتئین بار خود را از دست می
به حرک قادر  مستقیم  جریان  با  الکتریکی  میدان  نیست.   تدر 

بهینه و  انتخاب  برای  شاخص  روشهای  این  سازی 
یا خالص و  یونی  تبادل  کروماتوگرافی  مانند  پروتئین  سازی 

است   مفید  فوکوسینگ  ایزوالکتریک  الکتروفورز 
(Fallahzadeh Mamaghani., 2016.)   

پروتئین برای  آلیفاتیک  محاسبه   F3'H  32/99  شاخص 
پروتئین  .شد نسبی  حجم  بیانگر  شاخص  با    است  این  که 

نین، والین، لوسین و های آلیفاتیک در آمینواسیدهای آلازنجیره
اثر مثبتی    این شاخص  ،. همچنیناستایزولوسین اشغال شده  

پروتئین  حرارتی  ثبات  افزایش  دابر  کروی  بنابرردهای    ، این  ، 
داردمه پروتئین  حرارتی  پایداری  با  مستقیم  لذا   .بستگی 

از  پروتئین آلیفاتیک بالاتر  با شاخص  بالا    100هایی  در دمای 
 Mir Drikvand  ؛Arab et al., 2021)  ساختاری دارندثبات  

et al., 2023؛ Fallah Ziarani & Safaeizadeh, 2022.)   
آنجایی آلیفاتیک  که  از    به   نزدیک  F3'Hپروتئین  شاخص 

بالا    لذا برآورد شده است،    100 این پروتئین احتمالا در دمای 
 مقاومت حرارتی نسبی خواهد داشت. 

ناپایداری از    شاخص  شد(  34/ 65)  40کمتر  که   محاسبه 
را پایدار محسوب کرد  می این پروتئین   Fallahzadeh)توان 

Mamaghani, 2016.)   
( کل  هیدروپاتی  دهنده  نشانکه  (  GRAVYمتوسط 

منفی   پروتئین  برای یک  اگر  است  پروتئین  آبگریزی  شاخص 
  قطبی و درصورت مثبت بودن آن قطبی   باشد، آن پروتئین غیر 

متوسط  Fallah Ziarani & Safaeizadeh, 2022)است    .)
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محاسبه شد که بیانگر    -F3'H  059/0  هیدروپاتی کل پروتئین
 قطبی بودن این پروتئین است.   غیر

های سازی همولوژی و آنالیز ساختاری ژندر بررسی مدل
فلاونوئید   (F3H) هیدروکسیلاز-3فلاونون     3'  و 

نقطه    Ginkgo biloba (L.)در   (F3`H) هیدروکسیلاز
آلیفاتیک،  F3`H  71/7برای    ایزوالکتریک  94/88  شاخص 

برآوردهای   به  نزدیک  گیاه خارمریم   F3`Hبرآورد شد که  در 
  بیانگر هم منفی محاسبه شد، که    متوسط هیدروپاتی کل و    بود

نتایج بدست آمده در    و است    پروتئینقطبی بودن این    غیر با 
 . (Ahmed, 2021) رداین پژوهش همخوانی دا

نشان داد که    uniprotبررسی این پروتئین در پایگاه داده  
.  است  یا یون آهن  "هم"  این پروتئین دارای یک محل اتصال

داده پایگاه  یک دومین حفاظت شده    NCBI  و interpro   در 
به ناحیه  د  P450  سوپر فامیلی  متعلق  این    439تا    22ر  برای 

 (. 2و   1 هایین شناسایی شد )شکلپروتئ

 

 
 F3'Hپروتئین  دومین حفاظت شده -1شکل  

Figure 1. Conserved domain of F3'H protein 
 

 
 NCBIدر پایگاه داده   شدههمترازی دومین حفاظت -2شکل  

Figure 2. The Sequence Alignment of the F3'H Protein Conserved Domain in  the NCBI Database 
 

داده   پروتئین    memeپایگاه  این  موتیفبرای    چهار 
کرد. موتیف  یکی  شناسایی  این  موقعیت  هااز    115_ 105  در 

طول  306_ 296)و   به    با   برابر  E-valueبا  اسیدآمینه    11( 
9.3e+000    .دارد موقعیت  قرار  در  موتیف     45_ 40دومین 

طول  94_ 89)و   به  با    6(    با   برابر   E-valueاسیدآمینه 

4.5e+001  دا موقعیت،  ردقرار  در  موتیف     83_ 68  سومین 
طول  158_ 153)و   به  برابر    E-valueبا  اسیدآمینه    6( 

1.1e+002 و در  ،  موتیف     207_ 202موقعیت    چهارمین 
طول  370_ 365)و   به  برابر    E-valueبا  اسیدآمینه    شش( 

1.6e+002   (.4و  3 های)شکلشده است شناسایی 
 

 
 memeپایگاه داده  توسط  F3'Hپروتئین   شدهحفاظتهای  موتیف  -3شکل  

Figure 3. The conserved protein motifs of the F3'H protein by the meme database 
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 memeتوسط پایگاه داده  F3'H پروتئین هایموتیف لوگو توالی  -4  شکل

Figure 4. The motifs logo of the F3'H protein sequences by the meme database 
 

پروتئین  های شناسایی شده  موتیف  برای  ELM  پایگاه داده    
F3'H  کرد  یهایعملکرد شناسایی  استرا  که    ه 

DEG_Nend_Nbox_1  ،DEG_Nend_UBRbox_2  ،
DEG_Nend_UBRbox_3،  

DEG_CRBN_cyclicCter_1  ،LIG_14-3-

3_CanoR_1  ،MOD_CAAXbox     وLIG_eIF4E_1    را
می   و    DEG_Nend_Nbox_1.(5)جدول  شوند  شامل 

DEG_Nend_UBRbox_2  و  DEG_Nend_UBRbox_3  
پروتئازومیعملکرد  دارای   تخریب  و  کوئیتیناسیون   یوبی 
تخریب پروتئین    ،ترمینال N موتیفین ترتیب که  ه اب  .هستند

این   .کندآغاز می  N-recogninsاز     UBRجعبهرا با اتصال به  
 .  ردشناسایی شده وجود دا عملکرد در هر چهار موتیفنوع 

 

 ELM پایگاه داده توسط F3'Hهای پروتئین عملکردهای شناسایی شده و بخش سلولی موتیف  -5 جدول
Figure 5. The identified functions and cellular locations of protein motifs by the ELM database 

 بخش سلولی 
cellular location 

 ELMشناسایی کلاس 
ELM class identifier 

 توزولی س 
Cytosol 

DEG_Nend_Nbox_1 

 توزولی س 
Cytosol 

Nend_UBRbox_2 

 توزولی س 
Cytosol 

DEG_Nend_UBRbox_3 

 Cul4A-RING E3 توزول، غشای پلاسمایی، کمپلکس یوبی کوئیتین لیگازی س 
Cytosol, Plasma membrane, ubiquitin ligase complexes Cul4A-RING E3 

DEG_CRBN_cyclicCter_1 

 توزول، غشای پلاسماییی س 
Cytosol , Plasma membrane LIG_14-3-3_CanoR_1 

 توزولی س 
Cytosol MOD_CAAXbox  

 توزولی س 
Cytosol 

 LIG_eIF4E_1 

 
یوبی      سیستم  توسط  پروتئین  پروتئازوم    _ کوئتین  کاتابولیز 

ها  شود که یک سیستم تخریب پروتئین در یوکاریوتانجام می
های تخریب  هایی که سیگنالین ترتیب که پروتئین ه اب  ،است

می  نشان  یوبی را  لیگازهای  توسط  و  دهند  شناسایی  کوئیتین 
مییوبیپلی تخریب  که  شوند  کوئیتیله  به  منجر  فرایند  این 

می آنها  بعدی  زیرمجموعهپروتئازومی  این  شود.  از  ای 
می سیگنال را  تخریب  انتهای  های  در  در   Nتوان  یا  پروتئین 

نئو   این    Nپایانه  کرد.  مشاهده  پروتئین  برش  محصولات 
که    Nهای  موتیف می   N-degronترمینال،  شوند،  نامیده 

-Nعنوان    شناخته شده به   E3کوئیتین  توسط لیگازهای یوبی 

recognins  می پروتئازومی  شناخته  تخریب  برای  که  شوند، 
حائز اهمیت   Lysهای  کوئیتیلاسیون باقیماندهتوسط پلی یوبی 

 (. Bachmair et al., 1986هستند )

در  پایگاه  این       یک  اطلاعاتی  دوم  موتیف 
را شناسایی کرد که    DEG_CRBN_cyclicCter_1عملکرد

حلقوی   ایمید  دگرون  به    Cموتیف  که  است  ترمینال 
می  Cereblonدر     TBDدومین   موتیف شود.  متصل 

DEG_CRBN_cyclicCter_1    آمیدهای حلقویC   ترمینال
دگرون های  موتیفآسپارتیمید و بقایای آمینوگلوتاریمید اولین  

توسط   که  هستند  شناخته    CRBNطبیعی  بالا  ویژگی  با 
چرخ  .شوندمی نتیجه  در  ترجمه  از  پس  اصلاح  درون  این  ه 

های گلوتامین یا آسپاراژین و برش همزمان  مولکولی باقیمانده
می ایجاد  آنشودپپتید  فعالیت  نتیجه  خردشده   .  پروتئین  یک 

برای    ویژهاین خصوصیت به   است.عملکرد    که اغلب فاقد  است
ها با یکدیگر تعامل که در آن ماژول  ایچند دامنه   هر پروتئین

پروتئینبقا  دارند نوع  این  در  است.  مشاهده  آمیدهای    ،هال 
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ایجاد شوندحلقوی می به خود  اتفاق  . توانند خود  احتمالاً   این 
تشخیص آنها   ،بنابر این  بیشتر خواهد بود.های پیر  در پروتئین

پروتئینبه  موثر  حذف  برای  مکانیزمی  و عنوان  ناکارآمد  های 
 (. Friedrich et al., 2019) اهمیت داردآسیب دیده 

  LIG_14-3-3_CanoR_1  (14-3-3 binding )  موتیف     
phosphopeptide motif    فسفیک شده  موتیف  حاوی ره 

با    استاندارد  آرژنین قوی  برهمکنش  واسطه  که  است 
. این موتیف متعارف دارای حداقل است  3-3-14های  پروتئین

نسبت   2-یا    3-،4-یک باقیمانده آرژنین است که در موقعیت  
دارد قرار  فسفو  باقیمانده  شیار   و  به  در  پپتید  قرارگیری  به 

آرژنین با تشکیل پیوندهای هیدروژنی و   .کنداتصال کمک می
ت، ترکیب  مولکولی با گروه فسفاهمچنین یک پل نمک درون

 (. Panni et al., 2011کند )فسفوپپتید را تثبیت می
جعبه ،  MOD_CAAX box  موتیف     پرنیلاسیون    موتیف 

CAAX  توسط که  ژرانیل    است  ژرانیل  و  ترانسفراز  فارنسیل 
یا    1-ترانسفراز یک  به  دوست  چربی  واحدهای  انتقال  برای 

باقیمانده   .شناخته شده است ترمینال C (Cysسیستئین ) چند 
( ترجمه  از  پس  اصلاح  یک  در  PTMپرنیلاسیون   )

یک  اضافه شدن  شامل  .  است   بالاحفظ شدگی  با  ها  یوکاریوتی
کربنی به    20کربنی یا ژرانیل ژرانیل    15بخش ژرانیل ژرانیل  

سیستئین   دو  یا  )   Cیک  پروتئینCaaXترمینال  هدف (  های 
. این واکنش توسط سه آنزیم پروتئین فارنسیل ترانسفراز  است

(PFTپروتئین ژرانیل ژرانیل ترانسفراز ،)-1  (PGGT  و )Rab 
ترانسفراز   ژرانیل  ژرانیل 

(Rab/GGT/geranylgeranyltransferase II  ) کاتالیز
  پروتئین یک    eIF4E  (.Trinidad et al., 2020)شود  می

پروتئین با  در همکاری  که  است  دهنده کلاهک  هایی اتصال 
 mRNAبه    eIF4Gو پروتئین داربست    eIF4Aمانند هلیکاز  

ریبوزوممی  متصل اتصال  امکان  و  را شود  ترجمه  شروع  و  ها 
 (. Amorim et al., 2018) کندفراهم می

 بینی ساختار پروتئین پیش 
ساختار     phyre2سرور      پروتئین  دوم  در  درصد   45این 

بتا  %5آلفا،  مارپیچ   بینی پیش  غشایی  مارپیچ  %4  و   صفحه 
مدل(.  5)شکل    کرد هم  در  پروتئین  این  اتصال  سازی  محل 

به   مربوط  شد. پیش  "هم"لیگاند  سرور    بینی  با  این 
مارکوسازی مدلهمتراز دقت همتراز  فهای مخفی  سازی که 
به  معنیرا  می صورت  افزایش  انجام  سازی  مدل  ،دهدداری  را 
 . (Fallahzadeh Mamaghani, 2016)دهد می

 

 

 
    phyre2سرور با F3'Hبینی ساختار دوم پروتئین  پیش  -5  شکل

Figure 5. The secondary structure prediction of the F3'H protein by the phyre2 server 
 

بررسی این  بنیان  ، در  دسترسی  پروتئینمیزان  به    F3'H  های 
 دهندمی. نتایج نشان  شد  بینیپیش  I-TASSEبا سرور    حلال
مقادیرکه   و    محدوده  صفر  به  (6)شکل    است  9بین   .
کاملاًبنیان که  پروتئین  در    هایی  معرض   هستندسطح  در  و 

هایی که در درون  و بنیان   9مقدار عددی    ،گیرندحلال قرار می 
شده پنهان  نمی  اند پروتئین  قرار  حلال  معرض  در  ،  گیرندو 

. (Rezvannejad et al., 2020)  شودداده می مقدار عدد صفر  
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 I-TASSERبه حلال با سرور  F3'Hهای پروتئین بینی میزان دسترسی بنیان پیش -6شکل  

Figure 6. The predicted solvent accessibility of the F3'H protein by the I-TASSER server 
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  419  توانست     phyre2بینی ساختار سوم، سروربرای پیش     
دنباله    ٪95)اسیدآمینه  باقیمانده     ٪ 100با    را  (مورد مطالعهاز 

امتیاز  و  اطمینان بالاترین  با  الگوی  کند مدل  ،توسط  سازی 
   (.  7 )شکل

 

 
 phyre2با سرور  F3'Hبینی ساختار سوم پروتئین پیش -7شکل  

Figure 7. The 3D model prediction of the F3'H protein by the phyre2 server 
 

از نمودار راماچاندران برای ارزیابی کیفیت استرئوشیمیایی و      
 Bagheri et)  شود یم  استفاده  پروتئینمقادیر زوایای چرخشی  

al., 2019  .)  راماچاندران  نتایج نمودار  بینی پیش   مدلبررسی 
با سرور بینی که در مدل پیش  دهندمینشان     phyre 2شده 

سرور   با  ناحیه  ا   phyre 2  5/%87شده  در  آمینه  سیدهای 
% در ناحیه  3/0  .اند% در ناحیه مجاز قرار گرفته7/11  مطلوب و

 ،همچنین  .قرار داشتند% در ناحیه غیر مجاز  5/0و  تقریبا مجاز  
و   راستگردان  آلفای  مارپیچ  با  مجاز  نقاط  تراکم  بیشترین 

بتا مطابقت دارد   ناحیه مطلوب و .  (8)شکل  صفحات  مجموع 
توان بیان داشت که مدل  می   ،این  شود. بنابرمی  %2/99مجاز  

پروتئین برای  شده  مطالعه    F3'Hارائه  این  در  خارمریم  گیاه 
 .(Eftekharmanavi et al., 2016قابل قبول است )

(( فای  چرخشی  سایφ  )phiزاویه  چرخشی  زاویه  و   )  
((ψ  )psi زوایای چرخشی دو )- تعیین برای  وجهی هستند که 

پلی رشته  یک  چارچوب  فضایی  استقرار  کار وضعیت  به  پپتید 
)می نمودار  (.  Miroliaei & Rastegari, 2009روند  در 

زاویه    Yو محور  (  φی )اف   زاویه چرخشی  Xراماچاندران محور  
های ساختار پروتئین  را برای همه باقیمانده(  ψ)  سای  چرخشی

بررسی نشان می دهنده  نشانفای  زاویه    در آن  که  دهد،مورد 
حول   زاویــه    _αCN   گروهچرخش  حول  سای  و  چرخش 

بســته به نوع زنجیره جانبی    ،این  بنابر  هستند.   C_αC  گروه
 توانند در محدوده چرخشمیسای و فای    زوایای  ،اســیدآمینه

 ,.Ghorbanpour et alگیرند )  + درجه قرار180  تا  –  180

2019) .   
به اندازه شعاع واندروالسی به یکدیگر    توانند فقط می دو اتم      

تا جایی   توانندمیزوایای سای و فای    ،این  بنابر  ،نزدیک شوند

باشندچرخش   اتم   داشته  نکنند  که  تلاقی  یکدیگر  با  ها 
(Housaindokht & Chamani, 2022  .)اگر در اتم   پس  ها 

از  فاصله نزدیکتر  واندروالسی  آنچهای  اجازه آن  شــعاع  ها 
گیرند،  می قرار  نقشه    نواحی غیر  در  هاآن دهد  مشخص  مجاز 
گه ب.  شوندمی زنجیرهبه  ،یســینلاجز  نداشتن  های علت 

اســیدآمینه  ،جانبی باقی  برخورد  های  قرارگیــری  نظر  از 
غیرمجاز    فضایی نواحی  نیســتدر  در    ؛ممکن  که  آنجایی  از 

است  یســینگلا هیدروژن  جانبی  ســایر  مانند    پس   ،زنجیره 
و    ردندادارند، محدودیت    فضایی  محدودیت  که  هااســیدآمینه

می  فای  و  باشند  زوایای سای  داشته  را  متعددی  مقادیر  توانند 
(Housaindokht & Chamani, 2022; Ghorbanpour et 

al., 2019  .) نقشه    ، این  بنابر نقاط  تمام  سایر  در  برای  که 
دارد،  اســیدآمینه محدودیت  مخصوص  بهها  نواحی  خصوص 

این   مکان  دارد.  استقرار  امکان  دوم،  ساختار  در  دورها 
سرور   از  حاصل  نقشه  در  با    PROCHECKاســیدآمینه 

لحاظ   علامت مثلث مشخص شده است و در محاسبات آماری
)  نمی نمودار  Ghorbanpour et al., 2019شــود  در   .)

محدوده مجاز زاویه چرخشی فای برای صفحات    ،راماچاندران
(   <  φ  >  ⸰180-  (⸰360>  φ<   -45⸰شامل  (  sheet_βبتا 

  ψ  >  ⸰260<360⸰( و برای زاویه چرخشی سای شامل  130⸰
(⸰180> ψ  > ⸰90 )؛ محدوده مجاز زاویه چرخشی فای  هستند

  < helix_45⸰( α  -  >φ  >  ⸰180-  (⸰360برای مارپیچ آلفا )
φ>  ⸰130  20⸰( و برای زاویه چرخشی سای شامل>ψ  >  ⸰65  

 (. Salehi Mojarrad et al., 2018د )نشومی
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 ,A, B)نواحی مطلوب   :)رنگ قرمز PROCHECKتوسط سرور  phyre2 سرور سازی شده بامدل   F3'Hنقشه راماچاندران پروتئین -8شکل  

L)  رنگ زرد نواحی مجاز ،(a, b, l, p) رنگ کرم نواحی تقریبا مجاز ، (~a, ~b, ~l, ~p ))و رنگ سفید نواحی غیرمجاز 
Figure 8. The Ramachandran plot of the F3'H protein modeled with the phyre2 server by the PROCHECK server (red 

color: regions favorable (A, B, L); Yellow color: additionally allowed regions (a, b, l, p); Cream color: generously 
allowed regions (~a, ~b, ~l, ~p  ( and white color:  disallowed regions)

 

 کلی  گیرینتیجه
خارمریم     گیاه  سیلی  ،در  مهم  موثره  در ماده  که  مارین، 

از مسیر   ،گیردهای کبدی مورد استفاده قرار می درمان بیماری
می  تولید  پروپانوئید  فلاونوئید  فنیل  که  هیدروکسیلاز    3'شود 

(F3'Hیکی از آنزیم ) مارین  های درگیر در مسیر بیوسنتز سیلی
نشان   مطالعه  این  دارای    دهدمیاست.  ژن  این   1557که 

با   است.  _ سیتوزین  % 87/51نوکلئوتید،    آن   mRNAگوانین 
باز1317  دارای طول    که  است  جفت  به    349پروئتینی 

توالی پروموتوری ژن  را کد میاسیدآمینه     F3'H،  19کند. در 
که شامل عناصر تنظیمی مربوط    بینی شدعنصر تنظیمی پیش

به پاسخ به نور، پاسخ به آبسیزیک اسید، پاسخ به دمای پایین، 
فلاونوئید   zeinمتابولیسم بیوسنتز  مسیر  همچنین  و    ، است. 

TATA-box    وCAAT-box    بیشترین عنصر تنظیمی ناحیه
ایی  ی. خواص فیزیکوشیمشوند را شامل میپروموتوری این ژن  

، برای این پروتئین با  ProtParamدست آمده از پایگاه داده ه ب
کیلودالتون نشان داد    48/ 320اسیدآمینه و وزن مولکولی    349

آلیفاتیک   شاخص  پیش  32/99که  ایزوالکتریک  نقطه  بینی  و 
شاخص  87/7شده    ،GRAVY  059/0-  همچنین  . است ،  

منفی   بار  دارای  آمینواسیدها  کل  آمینواسید    49تعداد 
اسید(   گلوتامیک  و  اسید    اسید آمینو  50و    است )آسپاراتیک 
لیزین(   و  )آرژنین  مثبت  بار  شدند.دارای  ضریب    ارزیابی 

  80330در محیط آب برابر    nm  280خاموشی این پروتئین در  
  ،. برای این پروتئینندمحاسبه شد  65/34و شاخص ناپایداری  

خانواده   سوپر  از  دومین  مشخص   P450یک  موتیف  چهار  و 
پروتئینگردید.   این  ساختار  آلفا،  45  ،در  مارپیچ  صفحه    %5% 

 های غشایی و محل اتصال لیگاند مربوط به هممارپیچ %4، بتا
بینی  پیش  بینی شد. بررسی نمودار راماچاندران برای مدل پیش

  ، آمینه در ناحیه مطلوب  اسیدهای   %   5/87که  شده نشان داد  
% در  5/0% در ناحیه تقریبا مجاز و  3/0  ، در ناحیه مجاز  7/11%

مجاز   غیر  داشتند.  ناحیه  نقاط   ،همچنینقرار  تراکم  بیشترین 
بتا   مطابقت دارد.  مجاز با مارپیچ آلفای راستگردان و صفحات 

مدل    ، این  شود. بنابر% می 2/99مجموع ناحیه مطلوب و مجاز  
پروتئینارائه  برای  مطالعه  F3'H شده  این  در  خارمریم  گیاه 

 پروموتر  تنظیمی  عناصر  ژنی،  ساختار  . شناختقابل قبول است
 درک  امکان   ،F3'H  پروتئین  فیزیکوشیمیایی  خصوصیات  و

 فراهم  را  آنزیم  این  عملکردی  و  تنظیمی  هایمکانیزم  بهتر
مارین در درمان سیلی  کاربردهای گسترده  آورد. با توجه به می

تواند به ارتقای کیفیت  های کبدی، بهبود تولید آن میبیماری
بهره افزایش  و  دارویی  دارویی  محصولات  کشاورزی  در  وری 

بنابر های این مطالعه کاربردهای عملی این، یافته   منجر شود. 
دار  نباتات  اصلاح  و  بیوتکنولوژی  حوزه  در     .دنمهمی 
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