
143............................................................................ ...................................1398/ بهار 29پژوهشنامه اصلاح گیاهان زراعی/ سال یازدهم/ شماره 

ژنو بررسی بیانARID-PHDدمینهاي حاوي تجزیه بیوانفورماتیکی پروتئین
Aeluropus littoralisدر گیاه هالوفیت تحت تنش شوري آن 

3زادهقربانعلی نعمتو2زاده لاهیجی، حبیب اله سمیع1حمیدرضا قربانی

)ghorbani.hreza@gmail.com: (نویسنده مسوول،گیلاندانشگاه ،دانشجوي دکتري اصلاح نباتات، دانشکده علوم کشاورزي-1
دانشگاه گیلان،دانشکده علوم کشاورزياستاد-2

دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی ساريک و زیست فناوري کشاورزي طبرستان،پژوهشکده ژنتیاستاد-3
19/6/96تاریخ پذیرش:1/5/96تاریخ دریافت: 

152تا 143صفحه: 

چکیده
هاي زیستی به شوند. تحلیل دادهترین عوامل محدودکننده عملکرد گیاهان زراعی محسوب میهاي غیرزیستی از مهمنشت

زیستی هاي غیردر پاسخ به تنشها آنکارکرد و نیز پیشگویی ارتباطات ها، علم بیوانفورماتیک، نقش مهمی در بررسی ژنواسطه
چرخه سلولی رشد،نقش بسیار مهمی در تنظیمه ودر گیاهان و جانوران شناسایی شدARID-PHDدمینداراي هايدارد. پروتئین

هاي در پایگاهARIDدمین شده مربوط به ناحیه محافظتدر این تحقیق، توالی .هاي اختصاصی هر بافت دارندو بیان ژن
هیگیاپروتئین 10آندر نتیجهوتجو هاي ثبت شده براي گیاهان مختلف جستوالیبرابردر NCBIاطلاعاتی مختلف همچون 

، آجیلوپس، براکیپودیوم، سویا، برنج وحشی، برنج ژاپونیکا، ارزن حگیاهان شامل آرابیدوپسیسیافت شد. ARID-PHDدمینحاوي 
هاي پروتئینی وبررسی ویژگیرسم درخت فیلوژنتیکی، ها، سازي توالیهمردیفدم روباهی، سورگوم، ذرت و آلوروپوس بود. 

هاي اسید آمینه، علاوه بر شباهت توالینشان داد کهنتایجانجام گرفت.آلوروپوس زيدر گیاه شوريARIDالگوي بیان نسبی ژن 
بالاي حفاظت درجه ها بیانگر تقسیم شدند. بررسی ساختار و ویژگی پروتئینگیاهان تک لپه و دو لپه به دو گروه نیز ها پروتئین

هاي ژن در اندام ژن در گیاه آلوروپوس نشان داد که حداکثر تعداد رونوشتبررسی میزان بیان ف بود.پروتئین در گیاهان مختل
ساعت بعد از تنش 24ساعت از اعمال تنش شوري در حداکثر مقدار بوده و تا 6بعد از دارافزایش معنیهوایی گیاه بوده و این 

ریشه گیاه، میزان بافت در باشد. لی این پروتئین در تحمل گیاه به تنش میکه بیانگر نقش احتمانشان نداد داريمعنینیز کاهش 
پروتئینی و توالی بررسی ویژگیمطالعه اولین گزارش در مورد این کلی، طوربه. کاهش یافتبیان ژن نسبت به تیمار شاهد 

از اینعنوان گام ابتدایی در استفادهتواند بهدر شرایط تنش بوده و میآلوروپوسگیاه هالوفیت در ARIDتغییرات بیان ژن 
باشد.هاي غیرزیستی به ویژه شوري شورزي گیاهان در جهت تحمل به تناصلاح و دستمنظوربهیژنخانواده

هالوفیت،In silicoپروتئین،ساختارفیلوژنتیکی،روابطغیرزیستی،هايتنش: کلیديهايواژه

قدمهم
ترین عوامل محدودکننده همهاي غیرزیستی از متنش

با پیشرفت ).40د (نشوعملکرد گیاهان زراعی محسوب می
سلول ریزي عملکردعلم ژنتیک، ژن به عامل اصلی در برنامه

به .هاي موجود زنده شناخته شدو به دنبال آن کنترل ویژگی
منظورها بهاین ترتیب تمایل براي شناخت هرچه بیشتر ژن

اطلاعات به دست.یافتتی افزایش هاي زیسهتوجیه پدید
بیوانفورماتیک، به با استفاده از هاي زیستی دادهآمده از تحلیل

هاي اطلاعاتی براي یافتن ها در بانکتوالی1همردیفی
ژنی، پیشگویی ساختار و عملکرد هايها و تفاوتشباهت

ها و ارتباط فیلوژنتیک میان ژنها و یافتنمحصولات ژن
هاي موجود پروتئین.)30(کندوتئینی کمک میهاي پرتوالی

اي که دارند از ویژهدر جانداران هر کدام به علت فعالیت
هاي اخیر، خانواده در سال.ر هستنداهمیت خاصی برخوردا

و توجه محققان را به خود جلب کرده ARID2هاي پروتئین
با درجه DNAاتصال به ندمیعنوان به ها پروتئیناین

توالی ). 12(دنشوشناخته میگی بسیار بالاشدمحافظت
ARID و مطالعات بوده آمینهاسید100داراي حدود

که جایگاه اتصال آنها شکاف بزرگنشان دادساختاري آن 
ابتدا در پروتئین ARIDدمین. )11،32(باشدمیDNAرشته

BRIGHT) و سپس در پروتئین 10موش (DRI مگس
هاي حفاظت شده شناسایی توالی) شناسایی شد.8سرکه (

، پارامترهایی از BRIGHTو DRIدر بین DNAاتصال به 
جدید را معرفی و اسم آنها نیز DNAاتصال به دمینیک 

DNAها با نواحی الهام گرفته از نوع واکنش این پروتئین
در ARIDهاي حاوي پروتئینامروزه باشد.میATغنی از 

ی شده اعم از پستانداران، حشرات، یابتوالیتتمامی موجودا
شوند نماتدها و مخمرها یافت میجلبک هاي سبز،گیاهان،

بر DNAاتصال به دمینبه صورت ARID). اگرچه 33(
باشد ولی ساختار و نحوه عملکرد میhelixα-اساس 
باشد. بسیار گسترده و متنوع میARIDهاي حاوي پروتئین

بسیار مهم و نقش هاوتئینپراینکهاستشدهمشخص) 33(
هر بافت در هاي اختصاصی حیاتی در تنظیم رشد و بیان ژن

در بین پروتئینبعدي3ردر ساختاARIDهاي دمیندارند. 
تنوع موجود در وبودهگیاهان و حیوانات بسیار محافظت شده

دیگر این دمین مربوط به وجود هاي حاوي پروتئینساختار 
طیفیARIDهاي در حیوانات، پروتئینباشد.میها دمین

هاي سلولی شامل شرکت در تنظیم اپی از فعالیتوسیعی
ژنتیکی بیان ژن در طی تقسیم و رشد سلولی را از خود نشان 

بر اساس وجود ARIDهاي . در حیوانات پروتئیندندهمی
خانواده هاي محافظت شده اضافی به چندین زیردمین
و ARID4bهاي پروتئین). در موش 34(د. نشوبندي میگروه

ARID4a و با کمپلکس35(بوده براي نرباروري لازم (
JARID2پروتئین).4باشد (پیوسته می3هیستون داستیلاز

1- Alignment 2- AT-Rich Interaction Domain 3- Histone deacetylase

دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی ساري
پژوهشنامه اصلاح گیاهان زراعی
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 833.................................................................................................................  ژن و بررسی بیان ARID-PHD دُمینهای حاوی تجزیه بیوانفورماتیکی پروتئین

در طی تنظیم چرخه سلولی  یکننده رشد بسیار مهمتنظیم
 ( و همچنین در پستانداران به عنوان عضوی از91) بوده

( 81( و بازدارنده )82کننده )فعال ، نقشPRC2 کمپلکس
 دُمینپروتئین حاوی  85در حدود  .های ژنی را داردفعالیت

ARID  پروتئین در مخمر  9در ژنوم انسان و
Saccharomyces cerevisiae (Swi1p )یافت شده است 

زیرمجموعه تنها عضو  At3g43240پروتئین  .(99،93)
 دمُین و یک ARID دمُیناست که دارای یک  آرابیدوپسیس

PHD دمُین(. 39) باشدمی PHD finger  توانایی شناسایی
را داشته و  نشده متیلهمتیله شده و  H3های هیستونی دنباله

های غیر هیستونی برخی از آنها نیز توانایی واکنش با پروتئین
با بیشترین شباهت  ARIDی ها، پروتئیندر حیواناترا دارند. 

باشند که هر می JARID1پروتئین از زیرمجموعه  3شامل 
بوده و علاوه بر  PHD دُمینیا تعداد بیشتری  9کدام حاوی 

 (.93) باشندمیاین دارای چندین موتیف عملکردی دیگر هم 
ها پیشنهاد پراکندگی و تنوع در طول پپتیدها و آرایش موتیف

ظاهراً به صورت  ،ARIDهای برخی زیرمجموعهدهد که می
جداد گیاهی و جانوری از همدیگر، مستقل بعد از انشقاق ا

 ARIDهای حاوی ناحیه اگرچه پروتئین .(98) اندتکامل یافته
ای در ژنوم گیاهان نیز حضور دارند ولی به صورت گسترده

مطالعات کمی در زمینه نقش و تأثیر آنها در شرایط مختلف 
 دُمین پروتئین حاوی 84گزارش شده است. در آرابیدوپسیس 

ARID در  اسید آمینه 982های مختلف از با طول
atg13350  در  اسید آمینه 619تاat2g17410  .وجود دارد
های دمُینها بر اساس روابط فیلوژنتیکی و وجود این پروتئین

شوند بندی میزیرخانواده گروه 3پروتئین به  Cناحیه انتهای 
 دُمین های آرابیدوپسیس علاوه بر(. تمامی همولوگ39)

ARID  باشند که شاملهای دیگری نیز میموتیفحاوی 
HSP208 (93،) HMG9  (96،) ELM29  (9و ) PHD3   به

های اتصال به هیستون متیله عنوان پروتئین درگیر در سیستم
 پروتئین باشند.می MYB  دمُین( و در نهایت، 94) H3شده 

SIP1 های خانواده محافظت نیز به عنوان عضو جدید پروتئین
در (. همچنین 39ر گیاهان شناسایی شده است )د ARIDشده 

( در ARID دمُین)دارای  SIP1مطالعات اخیر به نقش ژن 
Lotus japonicas (39 ،)تومورزایی و تشکیل گره در گیاه 

در تغییر ساختار دینامیکی  ARID-HMGهای تأثیر پروتئین
های گیاه در بافت کروماتین و نیز تنظیم فرآیند رونویسی

گیاهی در  ARID-ELM2(، نقش پروتئین 99) سیسآرابیدوپ
، (39) تنظیم تشکیل دانه گرده و کنترل باروری آرابیدوپسیس

در رشد مناسب حفره  AtHMGB15نقش فاکتور رونویسی 
 OsARID3 پروتئین ( و نقش99دانه گرده در آرابیدوپسیس )

( 96در رشد مریستم نوک ساقه برنج و تولید اندام هوایی )
 ده است.پرداخته ش

 ARIDهای پروتئیننقش  در ارتباط باای تاکنون مطالعه     
انجام نشده است و  Aeluropus littoralis هالوفیت در گیاه

بررسی بیوانفورماتیکی  بهاین تحقیق  در به عنوان اولین گام،
های این پروتئین در گیاه آلوروپوس و مقایسه آن با پروتئین

ARID  رسی الگوی بیان این ژن در و نیز برگیاهان سایر
 Real Time PCRشرایط تنش شوری با استفاده از تکنیک 

 آینده های اصلاحیتا بتوان در برنامه پرداخته شددر این گیاه 
ژنی،  اعضای این خانواده با کسب شناخت بیشتر از تمامی

 اقدام به اصلاح و مقاوم سازی گیاهان زراعی نمود.
 

 هامواد و روش
و بررسي نواحي محافظت  ARIDهای ليدریافت توا
 هاشده توالي

 گیاهی با جستجوی  ARIDهای نوکلئوتیدی توالی
 NCBIنام ژن در قسمت نوکلئوتید سایت 

(http://www.ncbi.nlm.nih.gov) های توالی و همچنین
گیاهان با جستجو  ARIDهای اسید آمینه مربوط به پروتئین
های دمُین. فت شددریا NCBIدر قسمت پروتئین سایت 

 با استفاده از ی گیاه ARIDهای شده پروتئین محافظت
 NCBIمربوط به سایت   CDDافزار نرم

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/cdd)  (85 ) و سایت
InterPro (www.ebi.ac.uk/interpro ) بعد و بررسی شده

های حاوی توالی، محافظت شدهتجزیه و تحلیل مناطق  از
 ، از نامهاآنگذاری برای نام و انتخاب ARID-PHD دمُین
 که ژن در آن شناسایی شده بود. گیاهی استفاده شد علمی

 همردیفي و رسم نمودار فيلوژني
 ARIDهای پروتئینطول کامل چندگانه سازی همردیف  

ClustalW (98 ) افزار آنلاینمورد بررسی با استفاده از نرم
 4.0افزار نرم با استفاده از درخت فیلوژنتیکیسپس انجام و 

MEGA (92و با روش نزدیک ) رسم شد 5همسایهترین 
صحت تکرارپذیری درخت ترسیم شده،  جهت بررسی و .(99)

 تکرار استفاده شد. 8444با  9استرپ از آزمون بوت
 بررسي توالي و پيش بيني ساختارهای پروتئين

شامل های به دست آمده خصوصیات بیوشیمیایی پروتئین   
 ،سیستئینی، شاخص آلیفاتیک، وزن مولکولی اسید آمینهتعداد 

 ابزاربا استفاده از و شاخص ناپایداری  pI میزان تئوری
protparam  (http://www.expasy.org/tools/protpar-

ref.html( )5 )سایی جایگاه سلولی برای شنا .محاسبه شدند
 CELLOبینی جایگاه سلولی افزار پیشها از نرمپروتئین
ها با استفاده از ساختار دوم توالی پروتئین(. 92شد ) استفاده
 تعیین گردید. SOPMA (http:/npsa-pbil.ibcp) (9 )برنامه 

 Aeluropusدر گياه هالوفيت  ARIDبررسي بيان ژن 

littoralis 
از پژوهشکده ژنتیک و زیست  آلوروپوسه گیابذرهای      

فناوری کشاورزی طبرستان دریافت شد. بعد از شستشو و 
و بعد از دو کشت  MSدر محیط جامد  بذور ،استریل کردن

هیدروپونیک کشت های حاصل به سیستم هفته، گیاهچه
روز، تیمار شوری  94حاوی محلول هوگلند انتقال یافت. بعد از 

صورت پاساژدهی )با اضافه کردن  به mM 544به میزان 
NaCl  به میزانmM 844  (2) اعمال شدساعت(  31در هر .
ساعت بعد از اعمال تنش  93و  89، 9در فواصل زمانی سپس 
تنش دیده و  ها و اندام هوایی گیاهانریشه، mM 544 شوری

برای به طور جداگانه برداشت و در ازت مایع  گیاه شاهد،
با استفاده از روش  RNA کل ند.فریز شد RNAاستخراج 

Trizol (Invitrogen مطابق دستورالعمل ارائه شده ) استخراج 
 

1- Heat Dtress Protein 20-like                             2- High-Mobility Group                                   3- EGL-27 and MTA1 homology 2 

4- Plant HomeoDomain finger                            5- Neighbor joining method                             6- Bootstrap 
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استخراجی با استفاده از ژل  RNA. کیفیت و کمیت (6) شد
برای  شد. بررسیو دستگاه اسپکتوفتومتر یک درصد آگارز 

   RNase-free DNase Iاز   DNAحذف آلودگی 
(Thermo Scientificاستفاده ش ) سنتز رشته د وcDNA  با

و طبق  Thermo scientific (USA)استفاده از کیت شرکت 
به عنوان ژن رفرنس  Actinژن  دستورالعمل آن انجام گرفت.

در گیاه  ARIDدر محاسبه میزان بیان نسبی ژن ( 6)
انتخاب و آغازگرهای رفت و برگشت مربوط به هر  آلوروپوس

و  Vector NTI 11.5.2افزارهای ژن با استفاده از نرم
primer 3  استفاده  با ژن بیان مطالعه(. 8طراحی شد )جدول

 ,C1000™ Thermal Cycler (Bio-Radدستگاه  از

USA) کیت و SYBR Green I PCR Master Mix 

(Termo Scientific, USA) انجام تکرار مستقل سه در 
 هاستفاد ترتیب به این هانمونه تکثیر برای دمایی چرخه .گرفت
 درجه 25 دقیقه، 5 برای سانتیگراد درجه 25 کهشد 
 ثانیه 94 برای گرادسانتی درجه 51 ثانیه، 85برای  گرادسانتی

چرخه تکرار  سیکل 34 ثانیه در 85 برای درجه سانتیگراد 69 و
آنالیز کمی ها بررسی شده و آنالیز منحنی ذوب نمونه شد.
د مطالعه با ژن مورنسبی وط به میزان بیان های مربداده

 Microsoft افزاردر نرمCT (83 )△△−2استفاده از روش 

Excel 2010 .ها در مقایسه میانگین داده انجام گرفت 
در  LSDو با استفاده از آزمون  4/2نسخه  SASافزار نرم

 درصد انجام گرفت. 5سطح احتمال 

 
 real-time PCRواکنش آغازگرهای مورد استفاده در  -8جدول 

Table 1. Sequences of primers used for real-time PCR amplification 
 e-value شماره دسترسی توالی آغازگر ژن

ACT11 
5’- GTATGGCAACATTGTCCTCAG -3’ 

EE594539.1 1 × 10−66 
5’- TGGAGCAACGACCTTGAT -3’ 

ARID 
5´-TCGCCATGCTTTGATGTCTG-3 

MF544039 2 × 10−53 
5´-ATAGCCGGAAGGATGCATGA-3´ 

 
 بحثو  نتایج

با قدمت یک  DNAمتصل به  دمُینیک  ARID پروتئین    
ها، دمُینکه به همراه دیگر ( 88)باشد بیلیون سال می

کرده که مختلفی در چرخه زندگی موجودات ایفا کارکردهای 
عنوان اشاره کرد که به PHD دمُینتوان به از آن جمله می

های اتصال به هیستون متیله شده مپروتئین درگیر در سیست
H3 با جستجو در پایگاه اطلاعاتی همچون  نماید.عمل می

NCBI و مقالات گزارش شده در ارتباط با پروتئین ARID ،
های متعددی در گیاهان مختلف مانند آرابیدوپسیس توالی

روباهی، جو، آلوروپوس ، ارزن دم(39، یونجه )(96(، برنج )99)
با استفاده در این مطالعه شناسایی شده است.  و دیگر گیاهان
 دُمینو بررسی نواحی  NCBIپایگاه  BlastPاز جستجو در 

در  PHD دمُینحاوی  ARIDژن کد کننده پروتئین  84آنها، 

و از نظر روابط  (8)شکل  انتخابژنوم گیاهان مختلف 
فیلوژنتیکی، ساختارهای ژنی، خصوصیات بیوشیمیایی و الگوی 

بررسی نتایج  مورد تجزیه و تحلیل قرار گرفتند. بیانی ژن
 مطالعهمورد  هایشان داد که توالین های نوکلئوتیدیتوالی

 9496در محدوده  ORF8 دارای چارچوب قرائت آزاد
در  نوکلئوتیدی 9999تا  آرابیدوپسیسدر گیاه نوکلئوتیدی 

مشخص نمود که  هاتوالی همردیفی باشند.می آلوروپوسگیاه 
و  بوده یکدیگردارای درجه بسیار بالایی از مشابهت با  هاتوالی

 های نوکلئوتیدی، نتایج درخت فیلوژنتیکی توالیاساس  بر
را به دو گروه تقسیم نمود. در گروه اول  گیاهانن توامی

ای مانند برنج، ارزن و آلوروپوس قرار داشته و گیاهان تک لپه
 آرابیدوپسیسی شامل اگروه دوم نیز مربوط به گیاهان دو لپه

 (.9و سویا بود )شکل 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 NCBI( پایگاه B) InterPro( پایگاه Aدر گیاه آلوروپوس. ) PHDحاوی دُمین  ARIDنواحی حفاظت شده پروتئین  -8شکل 
Figure 1. ARID protein Conserved domain contained PHD domain in Aeluropus littoralis. (A) InterPro site (B) NCBI 

site 
 
 
 
 
 
 

1- Open Reading Frame 
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تکرار  8444درخت فیلوژنتیکی توالی های نوکلئوتیدی مورد مطالعه. رسم درخت به روش نزدیکترین همسایه با آزمون بوت استرپ با  -9شکل 
 استرپ مشخص شده اند بوتو مقادیر آزمون ( انجام شد. دو گروه درخت فیلوژنتیکی بر اساس خط برش 9)

Figure 2. Phylogenetic analysis of nucleotide sequences. The phylogenetic tree was constructed using the Neighbor-
Joining method. Two groups was identified based on cutting line and bootstrap value 

 
ها با استفاده از شیمیایی این پروتئین -مطالعات فیزیکی     

ها از نشان داد که این ژنExPASy (8 )ابزار آنالیز پروتئین 
با نقطه ایزوالکتریک ، وزن مولکولی و آمینه اسیدنظر تعداد 

 666تا  912هم تفاوت دارند. طول پروتئین این خانواده از 
کیلودالتن  81/16تا  99/69اسید آمینه و وزن مولکولی آنها از 
 99/9ها از یک این پروتئینمتغیر است. دامنه نقطه ایزوالکتر

بوده که  براکیپودیومدر گیاه  33/1تا  آرابیدوپسیسدر گیاه 
بیانگر ماهیت خنثی برای این پروتئین گیاهی از لحاظ درجه 

pH نشان داد که جایگاه عمده یابی مکان(. آنالیز 95) باشدمی
همچنین  برای تمامی گیاهان و هسته سلولها این پروتئین
 بینی شدپیشسته، برای گیاه برنج در سیتوپلاسم علاوه بر ه

 .(9)جدول 
 

 های مورد مطالعهشیمیایی پروتئین -مشخصات فیزیکی -9جدول 
Table 2. Predicted physicochemical properties of proteins 

 ORFطول توالی  گیاه

(bp) 
 طول پروتئین شماره دسترسی

(aa) 
نقطه 

 ایزوالکتریک
 وزن مولکولی

(KDa) شاخص  جایگاه سلولی
 ناپایداری

Arabidopsis thaliana 9496 NM_114192 912 99/9 99/69 ناپایدار هسته 
Aegilops tauschii 9982 XM_020317627 669 61/6 88/15 ناپایدار هسته 

Brachypodium 
distachyon 9921 XM_014901548 699 33/1 51/13 ناپایدار هسته 

Glycine max 9959 XM_003533757 659 69/6 46/19 ناپایدار هسته 
Oryza brachyantha 9943 XM_006661204 691 98/1 84/15 ناپایدار هسته 

Oryza sativa Japonica 9919 XM_015795079 698 99/1 24/19 ناپایدار هسته و سیتوپلاسم 
Setaria italica 9921 XM_004973536 699 94/6 93/13 ناپایدار هسته 

Sorghum bicolor 9946 XM_021453462 692 98/1 19/13 ناپایدار هسته 
Zea mays 9943 XM_008671989 691 29/6 15/13 ناپایدار هسته 

Aeluropus littoralis 9999 MF544039 666 49/1 81/16 ناپایدار هسته 

 
 ARIDهای آناليز فيلوژنتيكي پروتئين

درجه وجود  دهندهنشان ی پروتئینیهاهمردیفی توالی     
بود ها در گیاهان مورد مطالعه این توالی بالایی از مشابهت

 فیلوژنتیکی و تکاملی روابط بهتر درک برای(. 3)شکل 
 اساس بر فیلوژنتیکی درخت مطالعه، مورد هایپروتئین

  .شد ترسیم مختلف گیاهان در هاپروتئین توالی همردیفی
گروه متفاوت  9ها در تئین(، پرو9بر اساس امتیاز بوت استرپ )

 (.9قرار گرفتند )شکل 
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( انجام 9تکرار ) 8444استرپ با  های مورد مطالعه. رسم درخت به روش نزدیکترین همسایه با آزمون بوتدرخت فیلوژنتیکی پروتئین -9شکل 
 داناسترپ مشخص شده بوتو مقادیر آزمون شد. سه گروه درخت فیلوژنتیکی بر اساس خط برش 

Figure 3. Phylogenetic analysis of proteins. The phylogenetic tree was constructed using the Neighbor-Joining method. Three 
groups were identified based on cutting line and bootstrap value 

 
  ARIDدهنده ناحیه محافظت شده دامین . کادر مستطیل نشانBioEditافزار ز نرمبا استفاده ا های پروتئینی مورد مطالعههمردیف سازی توالی -3شکل 

 Sorghum bicolor (XM_021453462 ،)Brachypodium distachyon (XM_014901548 ،)Oryza sativaباشد. گیاهان مورد مطالعه شامل: می

Japonica (XM_015795079 ،)Setaria italica (XM_004973536 ،)Aegilops tauschii (XM_020317627 ،)Oryza brachyantha 
(XM_006661204 ،)Zea mays (XM_008671989 ،)Aeluropus littoralis (MF544039می ).باشند 

Figure 4. Multiple alignments of ARID proteins using BioEdit. The box represents the conserved ARID domain. Studied plants 
were involved: Sorghum bicolor (XM_021453462), Brachypodium distachyon (XM_014901548), Oryza sativa Japonica 

(XM_015795079), Setaria italica (XM_004973536), Aegilops tauschii (XM_020317627), Oryza brachyantha (XM_006661204), 
Zea mays (XM_008671989), Aeluropus littoralis (MF544039) 
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سورگوم، ذرت، های گیاهان عضو، از ژن 5گروه یک با      
تشکیل شده است. گروه دو شامل  ، آژیلوپس و آلوروپوسبرنج
روباهی گیاهان براکیپودیوم، برنج ژاپونیکا و ارزن دم هایژن
 آرابیدوپسیس و سویا گیاهان هایشامل ژن 9باشد. گروه می
جاد یک و ای 9در گروه  ARIDهای باشد. جدا شدن ژنمی

تواند به علت رابطه تکاملی بین گیاهان مورد گروه مجزا می
ای هستند و و سویا دولپه آرابیدوپسیسمطالعه باشد، زیرا 

رابطه تکاملی نزدیکی دارند. وجود رابطه تکاملی نزدیک در 
های گیاهان دولپه نسبت به گیاهان تک لپه در سایر خانواده

 TIFY ن مثال خانواده ژنیعنواهبژنی نیز مشاهده شده است. 
با این خانواده در برنج دارای  و انگور در مقایسه آرابیدوپسیس

 وجود رابطه تکاملی(. 38تری هستند )رابطه تکاملی نزدیک
ا )و برعکس( در هیاها نسبت به دولپهایلپه نزدیک در تک

نتایج  (.86شود )نیز مشاهده می HDZ IVمورد خانواده ژنی
ها با استفاده از ساختار ثانویه توالی اسید آمینه یحاصل از بررس

ها دارای طور کلی پروتئیننشان داد که به SOPMAنرم افزار 
، 8پیچش آلفاهای ساختاری مشابهی با هم بوده و تعداد ویژگی

برابر با هم را  3رشته طویلو  9پیچیدگی تصادفی، 9پیچش بتا
ورد مطالعه دارای های میک از پروتئین. هیچ(9)جدول  دارند

 رشته طویلنبوده و گیاه آلوروپوس تعداد پیچش آلفا و  5پل بتا
با ( 89داشت. مدرسی و همکاران )( 834و  923)بالایی 

های آنزیم کاتالاز در گیاهان مطالعه روی نقش و ویژگی
بیان مختلف، از جمله گیاه آلوروپوس در شرایط تنش شوری، 

تواند در میزان تحمل می طویلرشته  بالاتر داشتند که تعداد
 .(5)شکل  ه شرایط نامطلوب زیستی مؤثر باشدگیاهان ب

 
 های مورد مطالعهخصوصیات ساختار ثانویه پروتئین -9جدول 

Table 3. Secondary structural properties of ARID proteins 
 پل بتا رشته طویل پیچیدگی تصادفی پیچش بتا پیچش آلفا گیاه

Arabidopsis thaliana 828 35 946 839 4 
Aegilops tauschii 938 32 959 898 4 

Brachypodium distachyon 954 58 995 891 4 
Glycine max 999 99 939 899 4 

Oryza brachyantha 996 39 939 839 4 
Oryza sativa Japonica 938 51 999 894 4 

Setaria italica 956 55 993 894 4 
Sorghum bicolor 968 52 995 883 4 

Zea mays 993 53 989 896 4 
Aeluropus littoralis 923 53 943 834 4 

 

 
  Setaria( A) باشند.مقادیر بیانگر طول پروتئین می. SOPMA با استفاده از نرم افزار ARIDهای مقایسه ساختار ثانویه پروتئین -5شکل 

italica( ،B) Zea mays( ،C )Aeluropus littoralis( و ،D )Glycine max 
Figure 5. Comparison of Secondary structure of ARID proteins using SOPMA. The values are protein length. (A) 

Setaria  italica, (B) Zea mays, (C) Aeluropus littoralis, (D) Glycine max 

 
تحت تنش شوری در گياه  ARIDالگوی بياني ژن 

Aeluropus littoralis 
 Realتغییرات بیان ژن با استفاده از واکنش نتایج بررسی 

Time PCR بیان ژن  نشان داد کهARID ثیر تنش أتحت ت
به طور  شوری قرار گرفته و میزان بیان آن در اندام هوایی

افزایش یافت. سطح بیان ژن در داری از لحاظ آماری معنی

ساعت بعد از اعمال  93و  89، 9های اندام هوایی در زمان
و  28/3، 29/5کلرید سدیم، به ترتیب میلی مولار  544تنش 

و در ریشه ( 9)شکل نسبت به تیمار شاهد  برابر بیشتر 86/5
برابر کمتر نسبت به تیمار  59/4و  99/4، 19/4به ترتیب 

 (.6شاهد بود )شکل 

 
  

1- Alpha helix         2- Beta turn                      3- Random coil                4- Extended strand                           5- Beta bridge 
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تحت تنش  Real-time PCRبا استفاده از تکنیک  Aeluropus littoralis گیاه اندام هوایی در  ARIDالگوی بیان رونوشت ژن  -9شکل  
mM 544 حروف مشترک  .شوری از بعد ساعت 93 و 89 ، 9. تیمارها شامل: شاهد، نسبت به تیمار کنترل های مختلفکلرید سدیم در بافت

 داری اختلاف می باشدبیانگر عدم معنی
Figure 6. Expression pattern of ARID using Real-time PCR under salt stress (500 mM NaCl) in shoot tissue of 

Aeluropus littoralis. Treatments involved: Control, 6, 12 and 24 hours after stress, respectively 
 
 

 
 mMتحت تنش  Real-time PCRبا استفاده از تکنیک  Aeluropus littoralis گیاه ریشه در  ARIDالگوی بیان رونوشت ژن  -6شکل 

حروف مشترک بیانگر  .شوری از بعد ساعت 93 و 89 ، 9. تیمارها شامل: شاهد، ت به تیمار کنترلنسب های مختلفکلرید سدیم در بافت 544
 داری اختلاف می باشدعدم معنی

Figure 7. Expression pattern of ARID using Real-time PCR under salt stress (500 mM NaCl) in root tissue of 
Aeluropus littoralis. Treatments involved: Control, 6, 12 and 24 hours after stress, respectively 

 
داری در افزایش بیان در اندام هوایی از اختلاف معنی     

ساعت بعد از تنش شوری مشاهده نشد در  93تا  9ساعت 
نسبت به شاهد  89حالیکه در ریشه، میزان بیان در ساعت 

 93و  9ن ساعات داری داشته و میزان بیان بیکاهش معنی
طور کلی میزان رونوشت بالاتری از ژن بهدار نبود. معنی

ARID  در اندام هوایی نسبت به ریشه مشاهده شد که این
ساعت بعد از اعمال تنش ایجاد شده و تا انتهای  9افزایش در 
ساعت بعد از اعمال تنش شوری نیز ادامه  93بازه زمانی 

عنوان به ARIDخانواده  هاییافت. با  توجه به عملکرد ژن
فاکتورهای رونویسی و از طرفی، افزایش و پایداری بیان این 

که به آلوروپوس ژن در طی تنش شوری در اندام هوایی گیاه 
توان به نقش احتمالی باشد، میزی میعنوان یک گیاه شوری

در افزایش تحمل گیاه نسبت تنش شوری  ARIDو مؤثر ژن 
پروتئین در تحمل گیاه خردل هندی به تأثیر این اشاره داشت. 

گزارش  (99سینها و همکاران ) شرایط تنش سرمایی توسط

های کد نیز افزایش و یا کاهش بیان ژن سایر مطالعاتشد. 
زیستی های غیرکننده فاکتورهای رونویسی در پاسخ به تنش

اند که این پاسخ در اکثر موارد و بیان داشتهکرده گزارش را 
(. نتایج نشان داد که 89،91و فراگیر بوده است )بسیار سریع 

 Aeluropusدر اندام هوایی گیاه  ARIDمیزان بیان ژن 

littoralis ای گیاه بود. مطابق با این بسیار بالاتر از اندام ریشه
های بیان داشتند که تمامی ژن (96)و همکاران  ژویافته، 

را در در برنج، بالاترین سطح بیان نسبی  ARIDخانواده 
های های رویشی و پرچمی( داشته و بیان ژنها )برگبرگ

OsARID 8 ،9  های در ریشه و ساقه و نیز بیان ژن 9و
OsARID 8  های در حال رشد در نوک ساقه و خوشه 9و

بررسی اعضای این خانواده ژنی در  بسیار پایین بود.
های رویشی، این پروتئین آرابیدوپسیس نشان داد که در سلول

ها به عنوان فاکتور رونویسی، علاوه بر تنظیم بیان برخی ژن
بر کنترل بیش بیانی عوامل ترانسپوزونی به واسطه ارتباط با 

ab 

a 

ab 

b 

a 
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 854.................................................................................................................  ژن انو بررسی بی ARID-PHD دُمینهای حاوی تجزیه بیوانفورماتیکی پروتئین

سیستم تغیییر هیستونی و نیز اصلاح ساختار کروماتینی 
باشند. همچنین گزارش شد که برخی از اعضای تأثیرگذار می

ده و برخی دیگر های گیاهی بیان شاین خانواده در تمام بافت
های مختلف نیز اختصاصیت بالایی نسبت به بیان در بافت

در گیاهی   ARIDهایبا مطالعه گسترده همه ژن (.39دارند )
این خانواده  امکان درک کامل مکانیسم رو،تحقیقات پیش

های بیشتر بزرگ فراهم شده و انجام تجزیه و تحلیل
تر در تعیین دقیقتواند می in vivoبیوشیمیایی و مطالعات 

ها در گیاه در شرایط تنش مؤثر نقش این گروه از پروتئین
 ارتباط بادر  ایتواند اطلاعات پایهباشد. نتایج این مطالعه می

های کاندید برای کرده و به انتخاب ژن ارائهرا  ARID ژن
 .کمک نمایدتر مطالعات تکمیلی و دقیق

 
 تشكر و قدرداني

ستفاده از امکانات آزمایشگاهی و پشتیبانی این مطالعه با ا     
مالی پژوهشکده ژنتیک و زیست فناوری کشاورزی طبرستان 

دانند از به انجام رسیده است. نویسندگان بر خود لازم می
 قدردانی نمایند.این پژوهشکده  های مختلفمساعدت بخش
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Abstract 
     Abiotic stresses are the most important factors that reduce the yield of crops. In this case, 
Bioinformatics analysis plays an important role to study genes, and their relatedness as well as 
prediction their function in response to abiotic stresses. Among all domains, ARID-PHD 
domain has been identified in plants and animals and has a very significant role in growth 
regulation, cell cycle, and expression of specific genes in each tissue. In this study, we looked 
for the conserved sequences of the ARID family in various plant species from the NCBI 
database to evaluate its expression in Aeluropus littoralis. Based on the result, 10 plants that had 
protein containing the ARID-PHD domain were identified. Then, sequences alignment, 
designing phylogenetic tree, protein characterization and relative expression assessment of 
ARID gene in Aeluropus littoralis were done. The results showed that in addition to the 
similarity of amino acid sequences, proteins were divided into two groups of monocotyledons 
and di-cotyledons plants. Protein characteristics and structure investigation indicated a high 
degree of conserved sequences in proteins from different plant species. Regarding gene 
expression analysis, the maximum level of transcripts belongs to this gene expressed in plant 
aerial tissue after 6 hours of salinity stress and did not show a significant decrease until 24 
hours, which probably suggested the probable role of this protein in plant tolerance to various 
stresses. Also, in the root, the gene expression was not significantly different from control 
treatment. This study was the first report to investigate protein characteristics and changing in 
ARID gene expression in halophyte plant (Aeluropus littoralis) under salt stress conditions and 
could be used as a useful reference to make plants tolerable specifically to salinity in using this 
gene family to modify plants to tolerate abiotic stresses especially salinity. 
 
Keywords: Abiotic Stresses, Halophyte, In-silico, Phylogenetic Relation, Protein Structure
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