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Abstract 

Background and objectives: 

Auxin response transcription factors (ARFs) are involved in auxin-mediated responses and play a key role in 

regulating the growth and development of plant nutrition, such as roots, stems, leaves, and reproductive 

organs, such as flowers and fruits. A genome-wide analysis of ARFs can improve the understanding of their 

regulatory role in the growth and development of our knowledge. Although the ARF gene family has been 

studied in some plant species, its structural features, molecular evolution, and expression profiling 

in Echium plantagineum are still unknown. This study aims to better understand distinctive structural and 

functional features among ARF proteins in E. plantagineum. 

Methodology: 

 In this study, a comprehensive genome-wide analysis was carried out to find All members of the ARF 

family in E. plantagineum based on two methods: 1) Hidden Markov Model (HMM) profiles of ARF gene 

family members and 2) Alignment with Arabidopsis (Arabidopsis thaliana) ARF genes sequence. ARF 

proteins were performed. The conserved motifs of ARF genes were identified, the chromosomal map and 

location of ARF genes were analyzed using a map chart, phylogenetic relationships using FastTree, and their 

protein characteristics were analyzed using the Expasy-ProtParam online server. To investigate the 

phylogenetic relationships of E. plantagineum ARF proteins, a phylogenetic tree was drawn using the 

alignment of E. plantagineum protein sequences.  

Functional annotation and Gene Ontology classification were determined using the g: Profiler web server. 

The integrated network was predicted to identify co-expressed genes using the GeneMANIA web server. 

Results: 

 Based on genome-wide analysis, 28 ARF genes were identified, widely distributed in multiple chromosomes 

of E. plantagineum. These genes have a transcription regulatory activity, and depending on the nature of the 

sequence, they have an activating or repressing role. Subcellular location prediction showed that the ARF 

proteins are most present in the nucleus. Phylogenetic analysis of the 28 ARF proteins forms 

ten main classes; each class is specialized in function and provides insights into different orthologous 

relationships. The present study identifies the ARF gene family of E. plantagineum and its evolutionary 

relationship with the members of this family in Arabidopsis species. This issue can help identify ARF genes 

and reveal their function. Analysis of conserved motifs and domain search in ARF protein sequences showed 

that ARF proteins have DNA binding domains such as B3 and Auxin_resp domain in their structure. 

Chromosomal localization analysis showed that ARF members are widely distributed in chromosomes. The 
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analysis of gene ontology terms (GO terms) in the biological process category showed that cellular process 

regulation, metabolic process regulation, stimulus-response, signaling, and biological regulation are the most 

significant GO terms. 

Conclusion: 

The results of this study provide a basis for identifying ARF genes and clarifying their function in  

E. plantagineum, which will be helpful for future research to discover and confirm the function of these 

genes. 
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  (plantagineum Echium)در گل گاوزبان  (ARF) نیبه اکس گوپاسخ فاکتور یژن خانواده ییشناسا
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 دهیچک

 و هدف:  سابقه

 یمثلدی  تول یهاها و اندامها، برگها، ساقهشهیمانند ر یاهیگهای اندامرشد و نمو  میدر تنظ یدی( نقش کلARF) نیاکس به گوپاسخ یسیرونو یفاکتورها

اگرچ ه ا انواده ژن    .بخشدبانش ما بهبود آنها را در رشد و توسعه د یمیدرک نقش تنظ تواندیم ARF یژنوم لیوتحلهیتجزها دارند. وهیها و ممانند گل

ARF هن وز مش خ     گاوزب ان  گلآنها در  یانیب لیو پروفا یتکامل مولکول ،یسااتار یهایژگیاست، اما و شدهمطالعه  یاهیگ یهااز گونه یدر برا

در گ ل گاوزب ان    ARF یه ا نیپ روتئ  نیب  در  زیمتم ا  یو عملک رد  یسااتار یهایژگیبهتر در مورد و نشیآوردن ب دستمطالعه بهاین هدف  .ستین

 است.( plantagineum Echium) ومینیپلانتاگ

  هاروش و مواد

 یهالیفا( پرو1دو روش  هیپا بر ومینیدر گل گاوزبان پلانتاگ ARF اانواده یاعضا تمام افتنی یبرا ژنوم کل در جامع لیوتحلهیتجز کی مطالعه نیا در

 (thaliana Arabidopsis) سیس  دوبیآراب ARF ین  یه ای پروتئ یدر برابر توال یفیردهم( 2و  ARF ینواده ژناا ی( اعضاHMMمدل مارکوف ) یمخف

با  یکیلوژنتیروابط ف ،mapchartبا استفاده از  ARFهای ژن گاهیو جا ینقشه کروموزوم .شد ییشناسا ARF یهاژن شدهحفاظت یهافیموت. شد انجام

 یکیل وژنت یرواب ط ف  یبررس   یب را  .گردی د  یبررس   Expasy-ProtParam نی  آنلا سرورآنها با استفاده از  ینیپروتئ یهایژگیو و FastTreeاستفاده از 

 یبن د طبق ه  و یک ارکرد  ریتفس   .ش د  رسم گاوزبانگل  ینیپروتئ یهایتوال یترازهم ازاستفاده  با کیلوژنتیف درات ،گل گاوزبان ARF یهانیپروتئ

مش ترک ب ا اس تفاده از وب س رور      انی  با ب یهاژن ییشناسا منظور به یتعامل شد. شبکه نییتع g:Profilerاده از وب سرور با استف هاژن یشناسیهست

GeneMANIA دش ینیبشیپ. 

  جینتا

 نی  ا .ان د ش ده  عیتوز گاوزبانگل  اهیگ یهاکروموزوم در گسترده طوربهشد که  ییشناسا ARFژن  28در مجموع  ،ژنوم گسترده لیوتحلهیتجزاساس بر

نش ان داد ک ه    یمکان درون سلول ینیبشیپ .دارند یکنندگوبکسر ای کنندهفعال نقش یتوال تیماه به با توجه و دارند یسیرونو کنندهمیتنظ تیفعال هاژن

 چه ار  لیب ه تش ک   منج ر  ARF یناانواده ژ یهانیپروتئ یکیلوژنتیف لیوتحلهیزتج .دارندحضور را  نیشتریبهسته  در گاوزبان گل ARF یهانیپروتئ

 ARFاانواده ژن  مطالعهاین . دهدیم ارائه مختلف ارتولوگ روابط مورد در را ییهانشیب و ستا یصاتصاا کارکرد نظراز  گروه هر که شد یاصل کلاس
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 و ARF یه ا ژن ییشناس ا  در توان د یم موضوع نیا. کندیم مشخ  سیدوبسیآراب گونه دررا  اانواده نیا یاعضا با آن یتکامل ارتباط و گاوزبان گل

 یدارا ARF یه ا نیپ روتئ که  نشان داد ARF ینیپروتئ یهایتوال در نیدم یحفاظت شده و جستجو یهافیموت لیوتحلهیتجز .کند کمک آنها عملکرد

 ن د ایفر( در دس ته  term GO) ژن یاس  شنیهست یهاترم لیوتحلهیتجز. هستندسااتار اود  در Auxin_resp نیدم و B3 مانند DNA اتصال یهانیدم

 اود به را هاترم GO نیدارتریمعن یکیولوژیب میتنظ و نگیگنالی، پاسخ به محرک، سکیمتابول ندایفر می، تنظیسلول ندایفر میتنظداد که  نشان یکیولوژیب

 .است داده ااتصاص

 یریگجهینت

 ندهیآ قاتیتحق یکه برا کندیمفراهم  E plantagineum گاوزبانشدن عملکرد آنها در  و روشن ARF یهاژن ییشناسا یبرا را یبسترمطالعه  نیا جینتا

 .بود اواهد دیمف هاژن نیا شتریعملکرد ب دییدر جهت کشف و تأ

 . ژن یشناسیهست، گاوزبان گل ،ARF یسیعوامل رونو ان،یب :یدیکل یهاواژه

 

 مقدمه

 ینقش است که یاتیح یاهیگ یهاهورمون از یکی نیاکس
 نیا. دارد اهانیرشد و نمو گ یهاسازوکاردر کنترل  یاساس

 بافت لیتشک لیقب از ،یتکامل یندهاایفراز  یاریبسهورمون 
 و گل رشد و یرآس تیغالب ،یجانب یهاشهیر جادیا ،یآوند
 یندهاایفربر و  ( ,2006Fleming)د کنیم میتنظ را وهیم
-یم ریثأت زیشدن و تما بزرگسلول،  میمانند تقس یسلول
 گروه اهانیگ در. ( ,2002Hagen and Guilfoyle) گذارد
-یمواکنش نشان  نیسطح اکس راتییتغ به هاژن از یادیز

 یهااز ژن یاصل دسته نیچندبه  توانیاز آن جمله م ،دهند
 دیاس کیاست-3-ندولیا/نی، ازجمله اکسنیاکس به حساس
(Aux/IAAفاکتور پاسخ ،)نیاکس به گو (ARF ،)RNA 
 2نیاکس به حساس اانوادهو 1نیشده کوچک اکسن میتنظ
) Guilfoyle کرد اشاره 3Gretchen Hagen( 3GH)مانند 

)2007and Hagen, . یاانواده ژن یاعضا گروه نیا در 
ARF  میمستق اتصال با مهم یسیفاکتور رونو کیبه عنوان 
 در )AuxREs: TGTCNN( نیاکس پاسخ عناصر به

را  هدف یهاژن یسیسطح رونو ،هدف یهاژن یپروموترها
 et ; Rienstra 2022, et al.Yu) دنکنیمسرکوب  ایفعال 

                                                           

1 Small auxin-up RNAs (SAURs) 
2 Auxin-Responsive Gene Families 

2023, al.) . 
، تکامل سال ونیلیبا وجود صدها م ARF یاانواده ژن

 .( et al.Ellis ,2005) اندمانده یشده باقبه صورت حفاظت
 کی: هستندمحافظت شده  نیدمشامل سه  ARF یاعضا
 کی، N (DBD) 3B انهیپا در DNAاتصال  با مرتبط نیدم

 واکنش نیمد کی( و MR) یانیمنطقه م نیعامل پاسخ اکس
 C (1PB) (Wright and انهیپا نیپروتئ-نیپروتئ متقابل

2015Nemhauser, ). نیدم DBD تواند عناصر مختلف یم
دهد   یتشخ نیپاسخ دهنده اکس یهارا در پروموتر ژن

(5201Wright and Nemhauser, ) . 
مدل  اهیگ ینومژ گسترده یتوالدسترس بودن  در
 فیط یرا برا یاطلاعات توال یابیباز امکان سیدوبسیآراب
 et Kaul)کند یفراهم مکشف نشده  یژن یهااز اانواده یعیوس

2000, al.) .در  یگسترده ژنوم یبررس ،عنوان نمونه به
 رد ARFژن کامل  یتوال 22 ییمنجر به شناسا ،سیدوبسیآراب
، نیبرا. علاوه( et al.Okushima ,2005)است  شده اهیگ نیا
در  ARF یهاعملکرد ژن یکیو ژنت ییایمیوشیب یکردهایرو

است  دهیگردمشخ   زین سیدوبسیآراب اهیگرشد و نمو 
(2007Guilfoyle and Hagen, ). اانواده  یاعضا نیب در

ARF، 1AtARF  2وAtARF برگ  یریگل، پ زشیر دنتوانیم
 انیب کاهشو  ( et al.Ellis ,2005) کند میتنظ را دانه اندازه و
3AtARF یهااندام و گل یهاستمیمر یعیرطبیغ ظهور باعث 
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 ،نیبراعلاوه. ( et al.Finet ,2010) شودیم یدمثلیتول
7AtARF  19وAtARF  و توسعه  یزنجوانهدر(et Korasick 

2014, al.) 10 وAtARF ،16AtARF  17وAtARF میتنظ در 
 Liu) کنندیم فاینقش ا یزنبذر و بعد از جوانه یزنجوانه یمنف

2007, et al.) .یفرنگ گوجه اهیگ در Solanum (

)lycopersicum، یهاژن ARF و گل رشد بر است ممکن 
 نیا نیهمچن .) et al.Kumar ,2011( بگذارند ریتأث وهیم

et ng Wa) یستیرزیغ و یستیزپاسخ به تنش  در یاانواده ژن

2011, al. )هیثانو باتیترک یوسنتزیب یرهایمس میتنظ و 
(2023, et al.Shams  )کنند.یشرکت م زین 

 یژناانواده  یاعضا مهم و دییبا توجه به نقش کل
ARF  و رشدی و  یکیولوژیزیمختلف ف ندهایایفردر
بهتر، به محصولات  دیبرای تول ندهیاز آنها در آ شتریاستفاده ب
 ریهای ااافتهی بر یمبتن اهیگ چند در یژن نوادهاا نیا یتازگ
 زهاییبا استفاده از آنال یفرنگ گوجه و ذرت پرتقال، ژنوم از
از  ،( et al.Kumar ,2011) اندشده یبررس یکیوانفورماتیب
تواند یم اهیگ رشد یهاکنندهمیتنظ از یدانش و آگاه رونیا

 اسیدر مق ییمحصول نهادن کر نییتع برایای ژهیو تیاز اهم
-طور گستردهبه ARF یهااگرچه ژنبراوردار باشد.  عیوس

 ،sativa Oryzaمانند گیاهی ها از گونه یاریدر بس یا
Solanum lycopersicum، Brassica rapa،Vitis 

 vinifera، Musa acuminata، Eucalyptus grandis، 
Medicunc truncatula، Populus trichocarpa،Citrus 

 sissinen وGossypium raimondii با نداشده ییشناسا .
اانواده فاکتور  یاعضا از یامطالعه چگونهیحال، ه نیا

گاوزبان  گل ییدارو اهیدر گ ARF یسیرونو
(plantagineum Echium ،)(اهانیگ نیاز مهمتر یکی 
 .ستا انجام نشده (رانیا ییدارو
طب در  ییدارو اهانیگ نیگل گاوزب ان از مهمتر اهیگ
-. گلبرگ)et al. mirA ,2000( رودیشمار مبه رانیا یسنت

 دها،یاز فلاونوئ یمختلف ریمقاد یگاوزبان دارا اهیگ یها
 ،یدانیاکسیآنت باتیترک ،یفنول یپل باتیترک ن،یساپون
. است نیدیزیرولیاز نوع پ دیآلکالوئ ئیجز ریو مقاد لاژیموس
madi and Moham) اکسیدانی، ضدباکتریاییآنتی هایاثر

2014Piri, )  و ضدقارچی برای این گیاه گزارش شده است
(2019, et al.Mohammadi )یرانیگل گاوزبان ا نی. همچن 

از  یمنبع غن اهیگ نیاست. ا دیاس کینیاز رزمار یمنبع غن
 ایامگا  یدهای( و گروه اسEFA) یچرب ضرور یدهایاس
 al.et El Hafid ,)باشد ی( مGLA) کینولنیگاما ل دیاس

موجود در گل  یدهایفلاونوئ کیدمیپولپی. اثر ه(2002
آزاد و اواص  یهاکالیبردن راد نیاز ب تیگاوزبان و قابل

مطالعات مختلف نشان داده شده است.  یط زین یدانیاکسیآنت
 دیمف یدهایپیو ل نیدیزیرولیپ دیکوزیگل ،ییایقل باتیترک

 تیلفعا یمختلف گل گاوزبان دارا یهاموجود در بخش
کاهش دهنده قند  کننده مخاط معده،حفاظت ،یدانیکسایآنت

 هستند یعروق -یکننده عوارض قلبلیاون و اواص تعد
(2006, et al.Ranjbar ) که داده . مطالعات نشان

ضد  هایاثردر گل گاوزبان سبب  موجود دیاس کینیرزمار
 نیدهد. بنابرا شده و قادر است قند اون را کاهش یابتید
 تنشمقابله با  قیاز طر یدانیاکسیآنت باتیبا ترک اهیگ نیا
بهبود  در تواندیم ،یابتید یسمیپرگلیاز ه یناش ویداتیاکس
 . ( ,2000Fioeoen)مؤثر باشد  یماریب نیا

کشت آن در سطح  لزوم و اهیگ نیا تیا توجه به اهمب
تر و قیدق اطلاعات به یابیرسد که دستیبه نظر م ،عیوس
 یدیاز عوامل کل یکی ARF یژن اانواده یتر اعضاکامل
 گل ژنوم یتوال وجودباشد.  اناهیدر رشد و نمو گ ثرؤم

 یکیوانفورماتیب لیوتحلهیاستفاده از آن در تجز و گاوزبان
 دهدیمبه ما اجازه  ARF یژن یهااانواده یجداساز یبرا
 میرا در سطح ژنوم مورد مطالعه قرار ده یاانواده ژن نیتا ا
 یسلول یهارشد و پاسخ یندهاایفردرک ما از  شیزاافو به 
  .کندیمکمک  گاوزباندر  نیبه اکس

-در مورد ژن یمطالعه جامع در ایران نکهیبا توجه به ا

از  یگروه بزرگ عنوان به گاوزبان ییدارو اهیگ ARF یها
مطالعه این  از هدف ،وجود ندارد یو اوراک ییدارو اهانیگ

و نقش  یکل انی، بیوموزومسااتار ژن، محل کر بررسی
 لیوتحلهیتجز سوییو از  گاوزبانگل  ARF یهابالقوه ژن
تا  باشدمی سیدوبسیدر آراب ARF یهاژن نیهمولوگ ب

و  یسااتار یهایژگیدر مورد وبتوان به دانش بالاتری 
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 گاوزباندر گل ARF یهانیپروتئ نیدر ب یعملکرد
E. plantagineum .دست یافت 

 
 هاروش و مواد
  E. plantagineum گاوزبان در ARF یاانواده ژن ییشناسا

، ژنوم و ARFهای اانواده ژن ییبه منظور شناسا
 گاوزبانگیاه گل  ینیهای پروتئیمجموع توال

plantagineum Echium (003412495.2GCA_ )از 
دو از  قیتحق نی. در ادیگرد افتیدر NCBI یاطلاعات گاهیپا

استفاده شد.  ARF ینیهای پروتئیلتوا ییشناسا یبراروش 
( HMMمارکوف ) یمخفمدل  یهالیفادر روش اول از پرو

02362Pfam( -3B(شامل  ARF یاانواده ژن یاعضا

DBD ،AUX_RESP (06507MR:Pfamو اعضا )ی 
 ییشناسا ی( برا02309:Pfam1PB) AUX/IAAاانواده 
 HMMERژنوم گاوزبان با استفاده از  هیبر پا ARF یهاژن

 10-5کمتر از  value-E( با فرضشیپ ی)پارامترها 3.0
 یبررس برای Pfamداده  گاهیاز پا تینها درشد.  استفاده
و  گردیدانتخاب شده استفاده  یهایدر توال نیحضور دم

، از ادامه ARFهای مرتبط با ژن نیهای فاقد دمیتوال
 یهانیپروتئ یتوال هیکل دوم روش در حذف شد. یبررس

ARF یاطلاعات گاهیپا از سیسدوبیآراب شده اتهشنا TAIR 
)http://www.Arabidopsis.org( شد. با استفاده  افتیدر

 BLASTP تمیو با جستجوی الگور یفیرد هماز روش 
( گاوزبان در 001.0value=-P) ARF ینیهای پروتئیتوال

انتخاب شد.  سیسدوبیآراب ARF ینیهای پروتئیبرابر توال
 گاوزبان در ARF یاانواده ژن یگذارنام

E. plantagineum صورت  بهEPARF  یبر مبناو شماره 
 انجام شد. سیسدوبیآراب اهیبا گ یهمولوژ

 خانواده یکیلوژنتیرسم درخت فو  چندگانه یتراز هم
 EpARF یژن

 یگلمیمردر  ARFاانواده  یهاژن ینیپروتئ یهایتوال
 افتیدر PlantTFDBداده  گاهیپا قیاز طر سیدوبسیآراب و
 نیب یفیرد هم (.lab.org-http://planttfdb.gao/) شد
و  سیدوبسیگاوزبان، آراب اهیگ ARFاانواده  یاعضا

 لیوتحلهیتجزهم اانواده آن( انجام شد.  اهی)گ یگلمیمر
 3ETE 3.1.2 سرور وب ازبا استفاده  یکیلوژنتیف

/)w.genome.jp/tools/etehttps://ww( تمیالگور براساس 
W Clustal فرض انجام شیپ یپارامترهادر نظر گرفتن  با

 یکیلوژنتیو درات ف )et al.Cepas -Huerta ,2016(گردید 
اساس روش اتصال بر FastTree افزارنرماستفاده از  با

 005استرپ بوت ریمقاد با و( joining-neighbor) هیهمسا
 هیدر ادامه تجز .) et al.Price ,2010(شد  میترس تکرار
گاوزبان  ARF ینیپروتئ یهایشده روی توال تظاحف ینواح

محافظت شده  نیمداده د گاهیپا BLASTبا استفاده از 
(ttp://www.ncbi.nlm.nih.gov/cddhتجز )شد لیوتحلهی .
-شیپ ی، برابدست آمده یهاARFتمام  یهانیمد تینها در
( Mw) ی( و وزن مولکولpI) ینظر یکیزوالکتریا نقطه ینیب

موجود  یزارهابا استفاده از اب گاوزبانگل  ARF نیهر پروتئ
 شد. انجام ProtParam-Expasy سروردر 

 درون مکان و شده حفاظت یهافیوتم لیوتحلهیجزت

 یسلول

 یافزارنرم مجموعه ازبا استفاده  فیموت لیوتحلهیتجز
MEME هر در وقوع 1 ای صفر یمکان عیتوز یپارامترها با 
 ماندهیباق 200تا  10 فی، و اندازه موتفیموت تعداد ،یتوال
انجام  (suite.org/tools/meme-http://meme) نهیآم دیاس
سرور  قیاز طر هانیپروتئ یسلول درون مکان ینیبشیپشد. 

PSORT WoLF انجام شد (/https://wolfpsort.hgc.jp). 
 EpARF یهاژن یکروموزوم گاهیاج

 شنااته( LG) ینکاژیگروه ل 8 یبر رو ژن هر گاهیجا
دست آمده از به یهای ژنیبا استفاده از توال گاوزبان شده

ORF و دیمشخ  گرد گاوزباندر ژنوم  دیو بلاست نوکلئوت 
 با استفاده از ARFهای ژن گاهیجا و یکروموزوم نقشه
 برای .( ,2002Voorrips) شدرسم  MapChart افزارنرم
. شد انجام یادو مرحله ندایفر کی مضاعف یهاژن یبررس

 و شدند فیردهم نیپروتئ هر دیکلئوتنو یتوال در مرحله اول،
 بادرصد  75از  (شتریب و یمساو) حداقلکه  ییهاژن
 یهاژن عنوان به دادند، نشان یپوشانهم ژن نیتریطولان

http://www.arabidopsis.org/
https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/26921390
https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/20224823
https://wolfpsort.hgc.jp/
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سپس  (. et al.Bostancioglu ,2018) شدند دیکاند مضاعف
تکرار سگمنتال،  کیبه عنوان  کیلوژنتیهر گره از درات ف
 نیتریینتهاشد که از ا یبندپراکنده طبقه ایپشت سر هم 

ها براساس وقوع و گره یبند. طبقهشد گرفته نظر درها گره
 یتکرار یکروموزوم یهادر بخش هاگاهیجا تیموقع

 .( ,2019Tombuloglu) گردید یابیهمولوگ ارز
  EpARF یهاژن یشناسیهست یبندطبقه و یکارکرد ریتفس
 از استفاده با ARF هایژن( Gene ontology) شناسیهستی
 باg:Profiler (https://biit.cs.ut.ee/gprofiler ) سرور وب
 گردید انجام 01/0 ازمتر ک FDR آستانه حد گرفتن نظر در
(Reimand et al., 2016.) 

 EpARFخانواده  یاعضا انیب لیوتحلهیتجز

 یاعضا یدر بررس یانیب دادهبا توجه به عدم وجود 
و  tagineumE. plan گاوزبان اهیدر گ ARF یاانواده ژن

هم  اهیگ پتومیهای ترانسکراز داده س،یدوبسیآراب مدل اهیگ
ژن براساس  انیب( استفاده شد. سطح یگل میاانواده آن )مر

 مختلف یهابافت (1FPKM2logنرمال شده ) انیبمقدار 
 صورت بهحاصل  جینتا .شد گرفته نظر در شهیر و گل برگ،

رور س وب( توسط Heatmap) ینمودار نقشه حرارت
Heatmapper شد میترس (/http://heatmapper.ca) 

  گاوزبان گل اهیگ تنش اعمالو نشاء  هیهت

 اهیگ نیزر ییدارو اهانیگگاوزبان از شرکت  گل اهیگ ءنشا
با سه  یهای کامل تصادفدر قالب طرح بلوک اهانیشد. گ هیته

در  ادیگردرجه سانت 25 ±1 یترل دماتحت کن طیدر شراتکرار 

 یهاگلدان درچمران  دیگلخانه دانشکده کشاورزی دانشگاه شه
 ازیبراساس ن ارییآب زانی. مندکشت شدمتری سانتی 30×30
 هااهچهیگ ن،یاکس ماریت برای. شد مانجا یکاف زانیو به م اهیگ
 از استفاده باساعت  3ساعت و  1ساعت،  5/0 نوبت سه در

از  یریگ. نمونهندشد یپاشمحلول IAA کرومولاریم 20 محلول
گاوزبان  ییدارو اهیگ لیپروفا پتومیترانسکر لیتحل برایبرگ 

E. plantagineum انجام شد. 
 qRT-PCRبا  زهاینالو آ RNA ستخراجا

. پس انجام شد RNAها استخراج نمونه یتمام یرو بر
انتقال و در  عیما تروژنیمورد نظر در ن بافت ،یبرداراز نمونه
 RNAتا زمان استخراج  گرادیسانت درجه 80 یمنف یدما
و  Shams روشکل طبق  RNA . استخراجگردید یدارنگه

Norouzi (2019 )یحذف آلودگ برایو  انجام شد DNA 
کل  RNAاستفاده شد. شرکت پارس توس  DNaseI تیاز ک

و  درصد 1از ژل آگارز  تیفیک نییتع برایاستخراج شده 
 .شد یریگغلظت آن با دستگاه اسپکتوفتومتر اندازه

 انیب لیوتحلهیتجز یبرا PCR-qRTروش  از
و  cDNAاستفاده شد. سنتز منتخب گاوزبان  یهارونوشت

PCR-qRT استفاده از  با یبراساس مطالعات قبلTaKaRa 

SYBR® Green Permix ExTaqTM II هاانجام شد. داده 
( Ct)چراه آستانه  یاسهیمقا روش از استفاده با
 برای مرجعبه عنوان ژن  eEF ژن شدند. لیوتحلهیتجز
. آغازگرها با استفاده از شداستفاده  PCR-qRT سازینرمال
 .(1 )جدول ندشد یطراح 6Primer premierافزار نرم

 

 

 .qRT-PCR لیوتحلهیمورد استفاده در تجز یهاآغازگرمشخصات  -1 جدول

Table 1- Characteristics of primers used in qRT-PCR analysis. 

Primer name* Forward primer (3’ to 5’) Reverse primer(3’ to 5’) 

ARF2.3 GCGAGTGAGCAAGAGAATCAA GAGAGCAGTTCATCGTAGTTGT 

ARF4 TGTCAAGTGTACCACCAGTCA TCTACCATCAGGCATCTCCATT 

ARF5 CGTGTGAGGTGAAGCAGATG CCAGGTTAGGAGTGAGCAATG 

ARF8.2 TTGCTCAGATGTTCGGACTTG ATCGTCGCCAAGAAGAAGAAC 

ARF16.2 CTGTAGATGTGCCTGAACTTCC ACTTCCTTCGCCAAGACCTTA 

eEF AAGCCAATGGTCGTGGAGAC GCAGCAGCCTTAGTCACCTT 

* Fragments per Kilobase of Transcript per Million Mapped Reads 

http://heatmapper.ca/
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 جینتا
 اهیدر گ ARF یسیخانواده عوامل رونو یاعضا ییشناسا

  E. plantagineum گاوزبان

 یتوال 38های تکراری، یدر این مطالعه با حذف توال
ARF  گاوزباندر ژنوم E. plantagineum شد.  یشناسای
 شده  یهای شناسایی، توالARF نیاز وجود دم نانیبرای اطم

 
-نیهای فاقد دمیشده و توال یارزیاب Pfamاز طریق پایگاه 
ژن به  28مجموع،  در. دیحذف گرد ARFهای مرتبط با ژن 

 اهیدر گ ARFعنوان ژن قابل قبول به عنوان اعضای اانواده 
 ینیبشیپ یهاژنشد.  یشناسای E. plantagineum گاوزبان

 .است شده داده شانن 2شده در جدول 
 

  E. plantagineum  بانگاوزدر  ARF یژن خانواده اتیخصوص -2دول ج

Table 2. Characterization of ARF gene family in Echium plantagineum 

Gene 

Name 
Query Sequence 

Blasted 

Sequence 

Protein 

Length 

(AA) 

Molecular 

Weight 

(kDa) 

Isoelectric 

Point (pI) 
Cell Location 

ARF1.1 DN27272_c0_g1_i1 AT1G59750.3 811 90809 5.2043 nucl: 12, cyto: 1, cysk: 1 

ARF1.2 DN23636_c0_g1_i1 AT1G59750.4 665 74289.8 6.295 nucl: 11, chlo: 1, cyto: 1, vacu: 1 

ARF2.1 DN28688_c0_g1_i23 AT5G62000.3 833 92564 6.344 nucl: 14 

ARF2.2 DN31239_c0_g1_i1 AT5G62000.3 1634 182137 7.4965 cyto: 8, nucl: 5, chlo: 1 

ARF2.3 DN27550_c0_g1_i3 AT5G62000.3 835 93446.7 6.4393 nucl: 14 

ARF2.4 DN28688_c0_g1_i1 AT5G62000.3 845 94280.8 6.5516 nucl: 13, vacu: 1 

ARF4 DN27567_c0_g2_i1 AT5G60450.1 846 93703.7 6.9828 nucl: 4, mito: 4, chlo: 3, cysk: 2, cyto: 1 

ARF5 DN27820_c7_g1_i2 AT1G19850.1 1062 117688 5.9219 nucl: 14 

ARF6.1 DN28238_c3_g7_i1 AT1G30330.1 929 103160 6.2718 nucl: 10, chlo: 3, E.R.: 1 

ARF6.2 DN29500_c2_g2_i2 AT1G30330.1 1432 156459 6.3042 nucl: 9, cysk: 3, cyto: 2 

ARF6.3 DN28238_c3_g6_i1 AT1G30330.1 830 91717.1 6.6501 nucl: 9, chlo: 3, plas: 1, E.R.: 1 

ARF8.1 DN29249_c1_g6_i1 AT5G37020.1 670 74347.5 6.2022 nucl: 9, chlo: 3, cyto: 1, cysk: 1 

ARF8.2 DN31321_c0_g3_i6 AT5G37020.2 901 98922.6 6.3734 nucl: 8, cyto: 4, chlo: 1, vacu: 1 

ARF8.3 DN31321_c0_g3_i4 AT5G37020.2 903 99149.8 6.4422 nucl: 9, cyto: 4, vacu: 1 

ARF8.4 DN30736_c2_g2_i3 AT5G37020.1 845 94574.2 6.4774 nucl: 12, cyto: 1, cysk: 1 

ARF8.5 DN30736_c2_g1_i6 AT5G37020.1 837 93094.5 6.4822 nucl: 14 

ARF8.6 DN30736_c2_g5_i1 AT5G37020.1 741 82654.7 6.6399 nucl: 12, chlo: 1, vacu: 1 

ARF9 DN25788_c1_g2_i2 AT4G23980.1 1340 147041 7.1246 nucl: 11, chlo: 1, plas: 1, cysk: 1 

ARF9.1 DN25663_c1_g2_i9 AT4G23980.1 629 70395.6 6.3745 nucl: 9, chlo: 2, mito: 1, E.R.: 1, pero: 1 

ARF9.2 DN30148_c0_g1_i1 AT4G23980.2 698 77673.4 6.7352 nucl: 12, chlo: 1, pero: 1 

ARF9.3 DN28141_c1_g1_i1 AT4G23980.1 696 77524 6.9435 nucl: 13, vacu: 1 

ARF15 DN30424_c0_g1_i1 AT1G35520.1 596 67670 7.2508 cyto: 8, nucl: 4, chlo: 2 

ARF16.1 DN27633_c0_g1_i1 AT4G30080.1 698 76989.4 7.2277 nucl: 13, plas: 1 

ARF16.2 DN29889_c1_g1_i1 AT4G30080.1 741 81025.8 8.176 nucl: 10, chlo: 3, pero: 1 

ARF19.1 DN30945_c0_g1_i1 AT1G19220.1 1105 122172 6.587 nucl: 13, cysk: 1 

ARF19.2 DN28391_c0_g1_i1 AT1G19220.1 1078 120204 6.6282 nucl: 10, cyto: 2, vacu: 1, cysk: 1 

ARF19.3 DN37168_c0_g1_i1 AT1G19220.1 1437 157167 6.8146 
vacu: 4, chlo: 3, nucl: 2, plas: 2, mito: 1, 

extr: 1, E.R.: 1 

ARF19.4 DN23028_c0_g1_i7 AT1G19220.1 643 72395.5 8.6169 nucl: 12, cyto: 2 

chlo; chloroplast, cysk; cytoskeleton, cyto; cytoplasm, extr; extracellular, E.R; endoplasmic reticulum, mito; mitochondria, 

nucl; nucleus, pero; peroxide, plas; plasma membrane, vacu; vacuole.  
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 هانیپروتئ ییایمیش وی کیزیخواص ف ییشناسا

با استفاده  ARF یاانواده ژن یاییمیش وی زیکیمطالعات ف
ها نشان داد که این ژن ProtParam-Expasy نیآنلا سروراز 

و نقطه ایزوالکتریک باهم  یوزن مولکول د،ینواسیاز نظر تعداد آم
 تا 596 ازهای این اانواده نی. طول پروتئهستند متفاوت
تا  670/67از  زیآنها ن یو وزن مولکول نهیدآمیاس 1634
 این ایزوالکتریک نقطه دامنه. بود ریمتغ لودالتونیک 137/182
بود.  ریمتغ 19ARFدر  61/8تا  1ARFدر  20/5 ازها نیپروتئ
 یسلول یهادر بخش ARF یهانیپروتئ ییابمکان ینیبشیپ

  .(2)جدول  است یدر هسته سلول تینشان داد که جایگاه اکثر
 

 گاوزبان گلدر  ARFخانواده  یکروموزوم یابیکانم

 گاوزبان ARF ژن 28 همه ،Mapchat برنامه از استفاده با

E. plantagineum (EpARF )مختلف کروموزوم هشت به 

 شدند هنگاشتبشرح زیر  مگاباز اندازه با شماتیک صورتبه

 .(1 شکل)

 ،9ARFEp، 16.1ARFEp) کیکروموزوم  یرو برژن  4
9.3ARFEp  9.1وARFEp،) 
 ،4ARFEp، 1.1ARFEp) دوکروموزوم  یژن بر رو 4

1.2ARFEp 2.1 وARFEp،) 
 (،9.1ARFEpو  9.2ARFEpکروموزوم سه ) یرو برژن  2
و  8.6ARFEp، 8.1ARFEp) چهارکروموزوم  یرو برژن  3

8.4ARFEp،) 
 ،19.2ARFEp، 19.1ARFEp) پنجکروموزوم  یرو برژن  4

19.3RFAEp 19.4 وARFEp،) 
و  5ARFEp، 8.5ARFEp) ششکروموزوم  یرو برژن  3

8.2ARFEp،) 
و  2.3ARFEp، 2.4ARFEp) هفتکروموزوم  یرو برژن  3

2.2ARFEp،) 
و  15ARFEp، 6.1ARFEp) هشتکروموزوم  یرو برژن  6

16.2ARFEp، 8.3ARFEp، 6.2ARFEp، 6.3ARFEp )
 . ندشد یابیمکان

 گل یهازوممووروی کر هانژ ینا رییارگقر محل
 هیکل یرو اانواده نیاعضاء اگاوزبان نشان داد که 

ژن  هر رییارگقر محل د.ندار حضور گاوزبان یهاکروموزوم
تعداد ژن  نیشتریب .باشدیم وبمتنا ربسیا هاموزموکرودر 

ARF 8م وکروموز یروLG تعداد ژن  نیو کمترARF یرو 
 از حاصل جینتا (.1)شکل  است گرفتهقرار  3LGکروموزوم 
 ها نشان داد کهیتوال نیهای مضاعف در اژن وجود یبررس

درصد  85از  شیب یگروه ژن کیمختلف  یهارونوشت
مانند  یگروه ژن چهار در سویی ازبودند. مشابه 

6.2ARFEp، 6.3EpARF 8.1 وARFEp  8.4وEpARF  و
 بر یریقرارگ وجود با 19.3ARFEpو  5ARFEpدو گروه 

 یدرصد تشابه و توال 90 یبالامختلف  یهازوممووکر یرو
 یشدگمضاعف دیکاند برای تواندیم کهمشاهده شد  کسانی
 (. 2 و 1)شکل  شوند یمعرف یژن گروه دو نیا نیب گمنتالیس

 

 کیلوژنتیف درخت میترس

 گاوزباندر  ARFاانواده  یتکامل لیوتحلهیتجز منظور به
E. plantagineumهای یتوال از کیلوژنتی، یک درات ف

 ازبا استفاده  E. plantagineum گاوزبان ARF کامل ینیپروتئ
 با یگیهمسا نیکتریا روش نزدب 3ETE 3.1.2سرور  وب
 ترازهم ینیهای پروتئیتوال یرو بر 500استرپ  بوت تکرار

 کیلوژنتی(. درات ف2 شکل(شد  میگاوزبان ترس ARF شده
-طبقه یس اصلکلا چهاردر  ARF نیپروتئ 28 که داد نشان

. باشدیم یگلمیمر اهیگ یکه مشابه مطالعات قبل شدند بندی
اانواده  یاعضا یبه منظور درک بهتر روابط تکامل نیهمچن
ARF گاوزبان E. plantagineum ،در  با کیلوژنتیدرات ف

 زین سیدوبسیآراب و یگلمیمر ARFاانواده  یاعضانظر گرفتن 
دست آمده نشان داد به یکیلوژنتی(. روابط ف3 شکل( شد میترس
نمونه  یبرا( سیدوپسیآراب ARF اانواده یهااز ژن یکه برا
در ژنوم  بالا یهمولوژ با یکپ کی از شی( ب8AtARF یهاژن

در  ARF یهااز ژن گرید یبرا سویی،از  ،دارد گاوزبان
 یهاژن فاقد 7AtARFو 3AtARF مانند سیدوپسیآراب

 .دهستن گاوزبانهمولوگ متناظر در 
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 E. plantagineum گاوزباندر  ARF یهاژن یکروموزوم عینقشه توز -1 شکل

است و  Mbسمت چپ  اسی. واحد مقاست شدهآن نشان داده  یکه اندازه کروموزوم با طول نسب یدر حال ،هر نوار نشان داده شده است یکروموزوم در بالا هراعداد 

 .دهدیم نشان را سگمنتال یشدگمضاعف مستعد مناطق هالیمستط دهد.یکروموزوم مربوط نشان م یرا بر رو ARF یهانژ یبیتقر تیاط کوتاه موقع

Figure 1. Chromosomal distribution map of ARF genes in Echium plantagineum. 

The chromosome numbers are shown at the top of each bar while the size of a chromosome is indicated by its relative length. The 

unit of the left scale is Mb, and the short line indicates the approximate position of the ARF gene on the corresponding chromosome. 

Rectangles show susceptible regions prone to segmental duplication. 
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 E. plantagineum گاوزبانگل در  ARFاانواده  یهانیپروتئ نیب کیتلوژنیف درات -2 شکل

بوت استرپ در  ریمقاد .شد میترس فرضشیپ یپارامترها با FastTreeاستفاده از  با یکیلوژنتیانجام و درات ف ClustalWبا استفاده از  ینیپروتئ یهایتوال یهمردیف

 یبررس MEMEبا استفاده از وب سرور  E. plantagineumگل گاوزبان  ARF یحفاظت شده در اانواده ژن فیموت عینشان داده شده است. توز یداال هایگره

 .ستا هشد مشخ  مختلف یهارنگ با مختلف یموتیفها. شد

Figure 2. Phylogenetic tree of ARF family proteins in Echium plantagineum.  

Alignment of protein sequences was carried out using ClustalW and the phylogenetic tree was produced using the FastTree with 

default parameters. Bootstrap values are shown on the internal node. Conserved motif distribution of the E. plantagineum ARF gene 

family was investigated using the MEME web. Different motifs were shown in different colors. 

 

 

 گاوزبان گل ARF یهانیپروتئ در هانیدم لیوتحلهیتجز

E. plantagineum  
 نظر ردمو تئینپرو 28 یمینهاد یرسبراز  حاصل نتایج
 هستند هشددیا میند سهدارای  تئینهاپرو ینا کهداد  نشان
 یتئینهاپرو همهدر  مینهاد ینا لطوو  رییارگقر ترتیب که
 MEME فیموت  یشخافزار تنرم. ستا مشابه مطالعه ردمو
استفاده  ARF نیپروتئ یهایتوال فیموت لیانجام تحل یبرا

 عضو 28حفاظت شده از  فیموت 10شد. در مجموع 
 کیدر  فیموتو تعداد  بیشد. ترت ییشناسا ARF اانواده

ARF  موجود  فیموتنشان داده شده است. تعداد  4 شکلدر
وجه به بود. با ت ریمتغ 10تا  6از  یطورکلها بهARFدر 
 هر یداال یاعضا نیدر ب فیموت تیو موقع عیتوز ج،ینتا
 شده بود.  تمحافظ اًنسبت سکلا
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با استفاده از  ینیپروتئ یهایتوال یهمردیف. سیدوبسیآراب و یگلمیمر ،E. plantagineum گاوزباندر  ARFاانواده  یهانیپروتئ نیب یکیلوژنتیف درات -3 شکل

ClustalW  استفاده از  با یکیلوژنتیفانجام و دراتFastTree نشان داده شده است یداال یهابوت استرپ در گره ریمقاد. شد میترس فرضشیپ یپارامترها با. 

Figure 3. Phylogenetic tree of ARF family proteins in Echium plantagineum, Salvia and Arabidopsis. 

Alignment of protein sequences was carried out using ClustalW and the phylogenetic tree was produced using the FastTree with 

default parameters. Bootstrap values are shown on the internal nodes. 
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  (ستهافیموت یابزار تجسم برا کی LOGOS) نیپروتئ فیموت یلوگو -4 شکل

 است. فی( در موتxداده شده )محور تیآن در موقع ینسب دهنده بسامدحرف نشان کیارتفاع 
Figure 4. LOGO of protein motif. LOGOS are a visualization tool for motifs.  

The height of a letter indicates its relative frequency at the given position (x-axis) in the motif. 

 

 هاژن شناسیهستی بندیطبقه و کارکردی تفسیر

 هایرونوشت به( term GO) ژن شناسیهستی هایترم
 هایرونوشت مجموع، در. یافت ااتصاص شدهبندیسرهم
 ژن شناسیهستی دسته سه در ARF پروتئین 28به  مربوط
( 5سلولی یباتو ترک 4مولکولی عملکرد ،3بیولوژیکی فرایند)

 ARFعه مجمو سازیغنی وتحلیلتجزیه. شدند بندیطبقه
 «متابولیکییند افر» یزیستیند افر دستهدر نشان داد که 

اسایی شده را به شن هاینژ بیشترین هاگروه سایر به نسبت
گروه  ،دسته عملکرد مولکولی در .اود ااتصاص داد

 یجنتا .ین فراوانی را به اود ااتصاص دادبیشتر «اتصال»
شد.  یفتوص ژن شناسیهستی ترم 66در  یسینویهحاش

                                                           

3 Biological process 

4 Molecular Function 

5 Cellular component 

در  ARF یهاینپروتئ بیشتر کهنشان داد  یلوتحلیهتجز
نقش دارند. به عنوان  DNA یالگو یعنی یسی،رونو یمتنظ
، نمودار GO لیوتحلهیتجز یبرا یلیتکم کردیرو کی

 سااته شد )شکل GO یسازیغن لیوتحلهیتجز یپراکندگ
 شامل یکیولوژیب ندایفراصطلاحات در دسته  نیتری(. غن5
 ندایفر می(، تنظ:0050794GO) 6یسلول ندایفر میتنظ
 8(، پاسخ به محرک:0019222GO) 7کیمتابول
(0050896GO:س ،)9نگیگنالی (0023052GO:) میتنظ و 
 (.5)شکل  است( :0065007GO) 10یکیولوژیب

                                                           

6 Regulation of cellular process 

7 Regulation of metabolic process 

8 Response to stimulus 

9 Signaling 

10 Biological regulation 

https://en.wikipedia.org/wiki/Biological_process
https://en.wikipedia.org/wiki/Biological_process
https://en.wikipedia.org/wiki/Cellular_component
https://en.wikipedia.org/wiki/Cellular_component
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 E. plantagineum گاوزبان ARF هاینیمربوط به پروتئ GOدسته  یسازیغن زیاز آنال حاصل ینمودار پراکندگ -5شکل 

و اندازه  Pها مقدار . رنگ حبابدهندیرا نشان م p-value log10 0.05>با  داریمعن GO تاند، اصطلاحاشده دهیکش ریکه با رنگ پر شده به تصو ییهارهیدا 
 دهد.ینشان م GOAداده  گاهیرا در پا GOعبارت  یها فراوانحباب

Figure 5. The scatterplot of GO category enrichment analysis of genes related to Echium plantagineum ARF proteins. Circles 
depicted by filled color show significantly enriched GO terms with log10 p-value <0.05. The color of the bubbles shows the P-value 
and the size of the bubbles shows the frequency of the GO term in the underlying GOA database. 

 
 

 گلدر  ARF یخانواده ژن یاضاع انیب لیوتحلهیتجز

  E. plantagineum گاوزبان

 یانیب لیپروفا ،heatmapperوب سرور  جیاساس نتابر
 E.plantagineum گاوزباندر  ARF یژن اانواده یاعضا

 و 5EPARF، 8EPARF .نشان داده شده است 6در شکل 
16EPARF یکسانی انیب گل و برگ شه،یر بافت سه هر در 

 انیب 9EPARFو  6EPARFکه ژن  یحال در ،داد نشان را
 ییبالا انیب 19EPARFو  6EPARF ژن ،شهیر در ییبالا
 یبعض .دادند نشاندر برگ  ییبالا انیب 2EPARFو  گلدر 
 مجموع در نداشتند. یقابل توجه انیب 8EPARF مانندها ژن
دهند یرا نشان م ریمتغ اریبس انیب ARF یهاژن بیشتر
 . (6 )شکل
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  شهیر و گل برگ، بافتدر  ARF یهاژن انیب ینقشه حرارت -6 شکل

نشان داده  شکل نییپا هاژن اند و نامشده یگذارنام شهیبافت ر 3 شمارهو  برگبافت  2 شماره گل،بافت  1شماره  صورت بهراست شکل  سمت دربافت  یهانمونه

 است. ریبالا( متغ انیروشن )سطح ب سبزکم( تا  انیروشن )سطح ب قرمزد که از هستن یکد رنگ یژن دارا انیب ریمقاداست.  شده

Figure 6. Heat map of ARF gene expression within leaf, flower and root. The tissue samples from the right of the figure are named 

flower tissue number 1, leaf tissue number 2 and root tissue number 3, and the names of the genes are shown in the bottom figure. 

Gene expression values are color-coded, ranging from bright red (low expression levels) to bright green (high expression levels). 

 

  EpARF یهاژن انیب یالگو

 ژن پنج انیب لیپروفا درک بهتر یبرا PCR-qRT از
ARF گاوزبانبافت برگ  در E. plantagineum  استفاده
 FEpAR یهاژن بیشتر رفت،یم انتظار که انطورهم شد.
 انیب یالگو. بودند حساس نیاکسبه  یطور قابل توجههب

 4EpARF ژن ،بود متفاوت اریبس EpARFاانواده  یاعضا

، در داشت مختلف یهازمان نیمشابه ب یژن انیب یالگو
. را نشان دادند یواضح یهاها تفاوتژن ریکه سا یحال

5EpARF 8 وساعت  1و  5/0 درEpARF ساعت  3 در
 .را نشان دادند یداریعنم انیبکاهش  ماریپس از ت

16EpARF 2 وEpARF ماریتپس از  یداریمعنطور به 
IAA (7 شکل) داشتند انیب شیافزا از دو برابر( شی)ب. 
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  گاوزبانگل  نشده ماریت ی، برگهاControlساعت  3 و 1، 5/0 یبرا IAA کرومولاریم 20با محلول  ماریتدر پاسخ به  EpARF یهاژن انیب -7 شکل

 درصد  1و  5دار در سطح احتمال به ترتیب معنی =**و  *

Figure 7. The expression of EpARF genes in response to treatment with 20 μM IAA solution for 0.5, 1 and 3 h. Control, the untreated 

leaves of E. plantagineum,  
* and **= significant at 0.05 and 0.01 probability levels, respectively. 

 

 بحث

  EpARF یژن خانواده ییشناسا

مربوط  گنالیس یرهایها در مسARF یسیفاکتور رونو
کنند یم میرا تنظ اهانیمو گشرکت و رشد و ن نیبه پاسخ اکس

(2016, et al.Li ) .ژن یتوال 28 مجموع در ،قیتحق نیا در 
 گاوزبان گل اهیگ ژنوم از EpARFبه عنوان اعضای اانواده 

E. plantagineum مشابه اًنسبتتعداد  نیا که ندشد یشناسای 
 25) برنج(، ژن 23) سیدوبسیآراب مانند مدل اهانیگ ریسا با
-نیطول پروتئ .بود( ژن 25) یگلمیاانواده مرمه اهی( و گژن

 1634 تا 596 از گاوزبان گلهای این اانواده در 
 137/182تا  670/67از  زیآنها ن یو وزن مولکول نهیدآمیاس
 زین (2016) و همکاران Xu یدر بررسبود.  ریمتغ لودالتونیک

تا  345از  یگلمیمردر  ARF یهای اانواده ژننیپروتئ طول
تا  78/38از  زیآنها ن یو وزن مولکول نهیدآمیاس 1105
بود. دامنه نقطه ایزوالکتریک آنها  ریمتغ لودالتونیک 17/122
فاکتور  کیبه عنوان بود.  ریمتغ 8/12تا  29/5از  زین

) et Diaoدر هسته نقش دارد  یطورکلبه ARF ،یسیرونو

)2020, al. . 
 ARFEP یهانیپروتئ ییابمکان ینیبشیپمطالعه این  در
 در آنها تینشان داد که جایگاه اکثر یسلول یهادر بخش
سایر  یکه با نتایج حاصل از بررس است یهسته سلول
 et al.Xu ,دارد ) یهمخوان گرید یهادر گونه محققان

روی  هاژن ینا رییارگقر محل به توجه با (.2016
 یروطور نابرابر به EpARFکدکننده  یهایتوال ،هازوممووکر

 یمشابه اریبس یهانیماند و دشده عیهشت کروموزوم توز
 دارند.

و  EpARF نیب یکیلوژنتیرابطه فو  یکیلوژنتیدرخت ف

AtARF 
 لیوتحلهیبراساس تجز یکیلوژنتیدرات ف لیوتحلهیتجز
 با دیکاند ARFممکن است در انتخاب  یاسهیمقا

 .کند کمک گاوزبان گل در ااص یکیولوژیب یعملکردها
 یبرا را یدیمف اطلاعات هانیپروتئ نیدم لیوتحلهیتجز
که در  کندیم ارائه ARF یکیولوژیب یعملکردها ینیبشیپ
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 یبستگ آنها 1PB و DBD، MR یهایژگیدرجه اول به و
 . ( et al.Cancé ,2022) دارد

 سیدوپسیآرابمانند  ،یمطالعات قبل جینتا مشابه
(2005, et al.Okushima )، ( 2007برنج, l.a etWang ) و 
 در ARF یهانیپروتئ همه(  et al.Xu ,2016) یگلمیمر
تعداد اعضا  نیشتریب .شدند یبندگروه IV-I یهاراانوادهیز

 کلاسپس از آن  عضو، 14 با I کلاسمربوط به  بیبه ترت
IV (10 )کلاس ،عضو II (3  )کلاس وعضو III (1  )عضو
در  ARFEp یهاژننشان داد که  کیلوژنتیف درات. بود
 در نکهیا به توجه با .شوندیاوشه م 4AtARF با II کلاس
مورد  ARF اانواده یاعضا بیشتر عملکرد س،یسدوبیآراب

که  شودیم زدهحدس  نیبنابرا ،تمطالعه قرار گرفته اس
-اندام و گل ستمیممکن است به مر II کلاس یهاژن شتریب

 .( et al.Pei ,2021) باشند مرتبط یدمثلیتول یها
-نیپروتئ یسازمانده ک،یلوژنتیف لیوتحلهیراساس تجزب
 ARF یهانیبه پروتئ هیشب اریگاوزبان بس گل ARF یها
 کیدرون  ARF یهاژن. بود سیدوبسیمدل آراب اهیگ در

هستند که  یمشابه فیموت یافتگی سازمان یکلاس دارا
 شتریب. است کلاس در ARF یدهنده حفظ سااتارهانشان
 تظافح که اندشده متمرکز 10تا  8 نیب ARF فیموت
 با. دهدیم نشان یاهیگ یهاگونه انیرا در م ARF یتکامل
را از  فیموت کی VI کلاس یاعضا همه باًیتقر حال، نیا

 ندایفرفشار انتخاب در  ریتأث لیبه دل احتمالاً کهدست دادند 
 .( et al.Wang ,2007) اشدبتکامل 

از  یداد که برا دست آمده نشانبه یکیلوژنتیروابط ف
 با یکپ کی از شیب سیسدوبیآراب ARFاانواده  یهاژن

موضوع نشان  نیا ،دارد گاوزبان گلدر ژنوم  بالا یهمولوژ
 گاوزباندر ژنوم  زیدو برابر شدن ن دادیاحتمالا رو دهدیم

در  ARF یهااز ژن گرید یبرا سویی،از  .رخ داده باشد
اظر در گل گاوزبان همولوگ متن یهاژن فاقد سیسدوبیآراب
 یدست دادن ژن در ط از یاشن تواندیمموضوع  نی. اهستند

 یبررس جینتا(.  et al.Finet ,2013) باشدمراحل تکامل 
 یشدگمضاعف نشان داد که هاژن نیب یشدگمضاعف
 در ARFدر گسترش اانواده ژن  ینقش مهم سگمنتال

 از ARFاانواده  یکرده است. گسترش اعضا فایگاوزبان ا
عملکرد  جادیاژن ممکن است باعث  یشدگمضاعف قیطر
 یکیژنت رییتغتواند منجر به یموضوع م نیشود، ا دیجد

 (.  ,2019Tombuloglu) شود ARF به دلیل یسلول سازوکار
 11نیگزیجا شیرایکه پ اندداده نشان نیشیپ مطالعات

 عملکرد و کندیم عمل ARFدر اانواده  طور گستردهبه
اساس، چهار  نی. بر ادهدیم شیافزا را ARF یاهنیپروتئ

 و 3ARF، 13ARF، 17ARFشامل  ARFعضو از اانواده 
23ARF اند و شده کوتاه سیدوبسیآراب در یژنوم سطح در
) Guilfoyle and کنندینم کد را IV و III یهانیدم

)2002Hagen,  یهاتفاوت نکهیا به توجه با سویی،. از 
شده ممکن است شاوان یهایو توال ژنوم مرجع نیب یکیژنت
کند و در  جادیا ینادرست یهایترازهم ،یبردارنقشه یدر ط
نادرست و  ییتواند منجر به شناسایم اطاها نیا ت،ینها

 منظور بهشود.  یکیلوژنتیف دراتمغرضانه  یبازساز
 رفرنس، ژنوم یترازهم از یناش یهایریسوگ از یریجلوگ
 زین یگلمیو مر سیدوبسیآراب یهایتوال یرو بر یترازهم

 کیلوژنتیدر درات ف راتییموارد، تغ یرا. در بدیانجام گرد
رو، نینادرست منجر شود. از ا یهابه استنتاج تواندیم

 یابیارز یمرجع مختلف ممکن است برا یهااستفاده از ژنوم
Valiente-) شود شنهادیپ یبرداربالقوه نقشه یهایریسوگ

2021, et al.Mullor .) 

 

 EpARF یهافیو موت نیدم لیوتحلهیتجز

 کی ،هستند میند سهدارای  ARF یهانیپروتئ بیشتر
 به متغیر ینمیا ناحیه کی ،ینمیآ ینتهاا در DBD ناحیه
 ناحیه کی و یسینورو کوبسر یا کمحر میندو انعنو

 متقابل کنشدر وا که یکسبوکر ینتهاادر  یمرد حفاظت
auxin/indole-3- ادهاانو یهائینتپرو توسط ژن -تئینپرو

(Aux/IAA) acetic acid  بینو ARF نقش دارد (, et al.

2022 Mei) . 

متفاوت است  ARFهر  یبرا MR نیدم نهیآم دیاس یتوال
                                                           

11 alternative splicing 
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کننده سرکوب ایکننده فعال عنوان به تیفعال نوع کنندهنییو تع
 Powers and 2016, et al.Li ;) باشدیم یسیرونو

0202Strader, 5 یهانی(. در مورد پروتئARF ،6ARF، 
8ARF  19وARF نیمد MR نهیآم یدهایاز اس یآنها غن 

است  یمعن نیاست که به ا نیو لوس نیسر ن،یمانند گلوتام
 et al.Tiwari ,2003 ;ها تعلق دارند کنندهکه آنها به فعال

)2007Guilfoyle and Hagen, .) مورد در  نیا
 et al.Shen ,)، برنج ( t al.eTiwari ,2003) سیدوبسیآراب

 مشابه زین ( et al.Zouine ,2014) یو گوجه فرنگ (2010
4ARF-1ARF ،-9ARF یهانیپروتئ مورد در. است بوده

18ARF  22وARF-20ARF نیدم MR ن،یسراز  یغن آنها 
است که آنها  یمعن نیکه به ا بوده نیسیو گل نیلوس ن،یپرول
 ,Guilfoyle and Hagen) رندتعلق دا هاکنندهسرکوببه 

در  نهیآم یدهایاس لیوتحلهیحاصل از تجز جینتا .(2007
ژن  ردهکه چها داد نشانمطالعه این  EpARF یانیم هیناح

EpARF یدارا هیبقو  یسیرونو یسازفعال تیفعال یدارا 
 س،یدوبسیهستند. در آراب یسیکننده رونوسرکوب تیفعال
 تیالعف یدارا 19ARFAtو  8AtARFتا  5AtARF یهاژن
 یسیرونو یهاکنندهسرکوب هیو بق یسیرونو یسازفعال
 . ( et al.Wen ,2019)هستند 
 یدارا EpARF شتریب که داد نشان، نیمد لیوتحلهیتجز
 نیبه ا 3B نیمفقدان د. هستند resp-auxinو  3B یهانیمد
را در  نیتواند عنصر پاسخ اکسیژن نم نیاست که ا یمعن

دهد و به آن متصل شود، اما   یژن هدف تشخپروموتر 
 بیترک ARF ای AUX/IAAآن ممکن است با  CTD نیمد
 . ( et al.Xia ,2019) شود
 1PB نیدر دم که OPCA فیو شبه موت نیزیل فیموت
قرار دارد، فقط در اانواده  هاARF بیشتر در C نالیترم

ARF عملکرد  یحفاظت تکامل نیبنابرا شود،یم افتیARF 
براساس (.  et al.Korasick ,2014) دهدینشان م را
ممکن  ARF ینژاانواده  یاعضا ،یتکامل لیوتحلهیتجز

ژن اجداد مشترک مشتق شده و شروع به  نیاست از چند
 .(et al. Mutte ,2017) دنباش کرده زیتما

 EpARF یخانواده ژن یاعضا انیب لیوتحلهیتجز

 یدرک عملکردها تواند به ما دریم انیب لیوتحلهیتجز
 یهاژن بیشتر مجموع درکمک کند.  EpARF زیبالقوه متما

ARF انیب یالگو نیدهند و ایرا نشان م ریمتغ اریبس انیب 
 با جهینت نیا .آنهاست یعملکرد ییواگرا دهندهنشان
 یهاژن یعملکرد ییواگرا مورد در یقبل یهاگزارش
 یانیب لیپروفا (. et al.Soria ,2014) دارد مطابقت پارالوگ
 E. plantagineum گاوزباندر  ARF یژن اانواده یاعضا
 بافت سه هر در ARFاانواده  یاز اعضا یداد که بعض نشان
موضوع ممکن  نیا .دارند یکسانی انیب گل و برگ شه،یر

ااص  طیتحت شرا هاژن نیا که باشد آن دهندهنشاناست 
تفاوت  sARFO یاانواده ژن یاعضا در برنج،. شوندیم انیب
 دهدینداشت که نشان م یسیدر سطح رونو یادیز داریمعن

ARF شودیم انیدر برنج ب یطور اساسبه (, et al.Wang 

 عضو هشت انیبذر ذرت، سطح ب یزن. در طول جوانه(2007
از  شتریبالغ ب یهانیدر جن ZmARF اانواده یاعضا از
 لاسیگ. در ( et al.Xing ,2011)نابالغ بود  یهانیجن
شود، در یم انیها به شدت بدر ساقه 8/10PavARF ن،یریش
طور مشابه، در . بهدگردیم انیب یاندک 15PavARFکه  یحال
را در ساقه داشت، در  انیب نیشتریب 12GmARF ا،یسو
 et Van) داد نشانرا  انیب نیکمتر 19GmARFکه  یحال

2013, al.)عضو  چهار انیب زانیم ،یتارتار اهی. در گندم س
 گل بافتدر  3/4/8/10FtARFشامل  FtARF اانوادهاز 
 یهمگ یمثلدیتول یهادر اندام و ها بودگروه ریاز سا شتریب

 بافت. در ( et al.Liu ,2018) دادند نشان یبالاتر انیب سطح
 PavARFاانواده  یشش عضو از اعضا نیریش لاسیگ گل

ان نش یشتریب انیتفاوت ب 3/4/7/8/10/14PavARFشامل 
 و 6ARF سیدوبسیآرابدر  .( et al.Varaud, 2015) داد
8ARF یهانقش حفظ شده در کنترل رشد و توسعه اندام 
آنها منجر به توقف باز  انیو کاهش ب دارند گل و یشیرو
 .( et al.Tabata ,2010) شودیم هاگل نشد

 شدو ر نمو حلامردر  یممه نقش ARF ینژ ادهاانو
 مانند مختلف نهاایگدر  ینژ هاداانو ینا. دارد اهیگ
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و  گسترده رتصو بهو ذرت  ینگجهفرگو س،یوبسبیدآرا
 گلدر  هاژن ینا مطالعه لحا ینا با ،ستا شده مطالعه قیقد

 نیدر ا ،مجموعدر  .ستا هنشد منجاا قیقد کلش به گاوزبان
در  ARF یجامع از اانواده ژن لیوتحلهیتجز کیمطالعه 
 جیشد. نتا انجام  .antagineumplE گاوزبان ییدارو اهیگ
و  یاسهیمقا لیوتحلهیتجز یبرا تواندیم قیتحق نیا

اانواده  نیا یاعضا ریسادر  ARF یاانواده ژن یعملکرد
  .شود واقع ثرؤم
 

 یسپاسگزار

با حمایت مالی گروه مهندسی تولید و  پژوهش نیا
 نراچم دیدانشگاه شهژنتیک گیاهی دانشکده کشاورزی 

شده است و بدینوسیله نویسندگان بر اود لازم انجام اهواز 
 دانند مراتب تشکر صمیمانه اود را اعلام نمایند.می
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