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 نامپروتئين اثرگذاري به  Fusarium oxysporum f. sp. lycopersici (Fol)زايي، عاملدرطي فرآيند بيماري

SIX1 فرنگي كه حامل ژن مقاومتي در ارقام مقاوم گوجه .كندميفرنگي ترشح گياه گوجها درون آوند رI-3  ،هستند
هاي از برخي فرم SIX1ژن  هومولوگ .كندنقش يك فاكتور غيربيماريزايي را ايفا مي SIX1پروتئين اثرگذار 

 .F. oxysporum f. spاختصاصي فرم تاكنون حضور اين ژن در. استگزارش شده F. oxysporumتخصصي ديگر 

melonis (Fom) اين بيمارگر از مهمترين عوامل كاهش عملكرد، در ارقام ملون در سراسر جهان از . استتاييد نشده
تواند توليد ارقام مقاوم به اين مي Fomهاي اثرگذار در شناسايي ژن. خصوص استان خراسان استه جمله ايران و ب

 SIX1هاي بيوانفورماتيكي براي شناسايي همولوگ ژن اثرگذارحاضر ابتدا از روشدر مطالعه . كندبيماري را تسهيل
و  tBLASTNاستفاده از ابزار  با WGSFOM در پايگاه داده Fol-SIX1توالي پروتئين . شداستفاده Fomدر ژنوم 

پوشاني و ها همآن شناسايي شد كه فقط يكي از) كانتيگ(پيوسته مه چهار توالي به. جستجو شد e-value 10 با حد
افزار هاي ممكن با نرمORFپيوسته موردنظر بازيابي و  مهتوالي به. دارا بود Fol-SIX1قبولي را با شباهت قابل
VectorNTi توالي كه داد  نشاننتايج . بيني شدپيش ORFداشته و  سنس قرارروي رشته آنتي ژن مفروض بر
بيني ساختار پيش. دارد Fol-SIX1بيشترين شباهت را با پروتئين  و كندمياسيدآمينه را كد  283طول پروتئيني به

يك جفت آغازگر توسط ، Fomدو نژاد  در فوقژن در ادامه . گرفت صورت+FGENESH ژني مفروض با 
هاي يابي و توالي آن با تواليسپس طول كامل ژن با يك جفت آغازگر خارجي توالي. شد رديابيداخلي اختصاصي 
 Fomدر ژنوم   Fol-SIX1بار همولوگ پروتئين اثرگذار در اين مطالعه براي نخستين. خود مقايسه شد همولوگ

قابليت  Fom-SIX1جديد نشان داد كه ژن مفروض  Fom-SIX1مطالعه پروتئين . شدناميده Fom-SIX1شناسايي و 
ن يولي را داراست كه فاقد دمكد كردن يك پروتئين كوچك ترشحي غني از سيستئين و پايدار در محيط خارج سل

 .هاي اثرگذار كاملا منطبق استشناسايي شده بوده و با خصوصيات ذكر شده براي پروتئين

 هاي كليدي واژه



  ، الهه ربيعي مطلقفرفرهاد شكوهي   ...در ژنوم Fol-SIX1شناسايي همولوگ ژن 
 

 508  1394 مستانز/4شماره / همددوره / ژنتيك نوين

 

 

  مقدمه
زا در طي تكامل سبب توسعه برهمكنش گياهان و عوامل بيماري

ترتيب در گياه و زايي مختلفي بههاي مقاومتي و بيماريسيستم
هرچند گياهان از موانع غيرالقايي متعددي مانند . استبيمارگر شده

ي مختلف جهت مقاومت در برابر طيف يسدهاي فيزيكي و شيميا
گيرند ولي در سيستم مقاومت ها بهره ميكروارگانيسموسيعي از مي

- مي طور فعال نسبت به عوامل بيمارگر واكنش نشانه القايي ب

هاي مختلفي تاكنون جهت بيان اين الگوي تكاملي مدل. دهند
 Agrawal  and Lively 2002; Jones and Dangl ( استارايه شده

2006; Sacristan and Garcia-Arenal 2008(.  براساس مدل ارايه
زا قادرند با عوامل بيماريJones and Dangl  )2006( توسطشده 

مواد مولكولي ترشحي خود روي گياهان اثر گذاشته و در صورت 
در مقابل . مساعد بودن شرايط سبب بروز بيماري در گياه شوند

 گياهان قادرند با شناسايي الگوي ملكولي مرتبط به بيمارگر
)PAMPsدفاعي مناسبي را جهت بروز مقاومت در خود  سيستم) ١

اين نوع مقاومت را مقاومت القا شده توسط الگوي  .كنندفعال 
بيمارگر در مسير . نامندمي) PTI٢( مولكولي مرتبط با بيمارگر

زايي سيستم مقاومتي تكامل خود توسط عوامل اثرگذار در بيماري
را  شود كه آنميو سبب بروز بيماري  كردهگياه را مهار يا مختل 

در مقابل . نامندمي) ETS( ٣حساسيت ناشي از عوامل اثرگذار
اند با شناسايي اين عوامل اثرگذار، سيستم دفاعي گياهان توانسته
كه به اين مقاومت القا شده ناشي از عوامل  كنند خود را فعال

اثرگذار  پروتئينحالت  اين در. شودگفته مي) ETI( ٤اثرگذار
فعاليت  Avr٥يا  "فاكتور غير بيماريزايي"عنوان ه بهشد شناسايي

 پروتئيندر روند تكامل، بيمارگر با حذف و يا تغيير در . كند
و سبب بروز نژاد جديد  كردهاثرگذار سيستم دفاعي گياه را مهار 

ترتيب اين به ).Jones and Dangl 2006( شوددر جمعيت خود مي
نژادهاي مختلف و در پي  در طي روند تكامل در جمعيت بيمارگر

لذا شناسايي اين . دشوآن در جمعيت ميزبان ارقام مقاوم ايجاد مي
شناسايي مسيرهاي  جهتهاي اثرگذار در جمعيت بيمارگر ژن

                                                           
1 Pathogen-associated molecular patterns 
2 PAMP-triggered immunity (PTI) 
3 Effector triggered susceptibility (ETS) 
4 Effector triggered immunity (ETI) 
5 Avirulence factor 

 نهايت توليد ارقام مقاوم بسيار حائز اهميت است دفاعي گياه و در
)Vleeshouwer and Oliver 2014( همين دليل جستجو براي  و به
هاي اثرگذار در مطالعات متعددي مورد توجه قرار تن اين ژنياف

 Luderer et al. 2002; Dodds et al. 2004; Marshall(است گرفته

et al. 2011; Brefort et al. 2014(.  
 .F. oxysporum f. spبيماري زردي و پژمردگي آوندي ناشي از

)Fom( melonis مختلف مهم ارقام هاياز بيماري Cucumi 

smelo هاي كلاسيك بر اساس الگوي بيماريدر روش. باشدمي -

زايي قارچ روي گياهان مقاوم چهار نژاد در جمعيت بيمارگر 
كمك  به سوي ديگر از. )Banihashemi 2010( استشناسايي شده

هاي پيوستگي، دو ژن هاي توارث صفات و تهيه نقشهروش
اسايي شده كه در ارقام مقاوم خربزه شن Fom2و  Fom1 مقاومتي

 Wang et al. 2000; Luo( است شده كلون Fom2در اين بين ژن 

et al. 2001(  لذا براساس نظريه ژن براي ژن فلور، باتوجه به
هاي وجود نژادهاي مختلف در جمعيت بيماگر و وجود ژن

هاي اثرگذار در جمعيت وجود ژنمقاومتي در ميزبان، احتمال 
-نظر ميمنطقي به  Fom(F. oxysporumf. sp. melonis( بيمارگر

  .رسد
 .F. oxysporum f. spشده روي فرم اختصاصيمطالعات انجام

lycopersici )Fol( هاي اثرگذار منتج به شناسايي تعدادي از ژن
 به طوري دكننكد ميرا  SIX٦نام هاي ترشحي بهپروتئينكه  شده

گياه  و در توسعه قارچ در شدهكه در بافت آوندي گياه ترشح 
هاي اثرگذار در هاي شناسايي ژنيكي از روش. تاثيرگذار هستند

هاي اثرگذار هاي مشابه با ژنقارچ، جستجوي براي يافتن توالي
استفاده از اين روش  با ).Thatcher et al. 2012( استشناخته شده

-FOL هاي اثرگذار از جمله تاكنون همولوگ تعدادي از اين ژن

SIX6 و FOL-SIX7 هاي تخصصي ر ساير فرمدF. oxysporum 
لذا اين انتظار . )Vander Does et al. 2008( استگزارش شده

شناسايي شده در  Avrهاي وجود دارد كه همولوگ برخي از ژن
Folاختصاصي ، در نژادهاي فرمFom باشدنيز وجود داشته.  

 Fol-SIX1ژن  Folشده در قارچ هاي اثرگذار شناساييدر ميان ژن
به دليل قابل شناسايي بودن توسط سيستم دفاعي گياه در بعضي از 

ي پروتئيناين ژن . دارد )Avr3( زاييبيماري ارقام مقاوم نقش غير
                                                           
6 Secreted in xylem (SIX) 
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در مرحله توسعه قارچ در  كرده واسيدآمينه كد  284به طول 
 ).Rep et al. 2004( شودفرنگي ترشح ميشبكه آوندي گياه گوجه

ين ترشحي با دارا بودن چهار باند ديئوتاين پر دادهمطالعات نشان
سولفيدي، ساختار ثانويه پايداري در خارج از سلول داشته و 

 .Rep et al( زايي در گياه ضروري استحضور آن جهت بيماري

2004.(  
زايي قارچ روي گياه با توجه به نقش كليدي اين ژن در بيماري

 .Fهاي اختصاصي ديگر از جمله فرم اختصاصي جستجو در فرم

oxysporium f. sp. conglutinans )Foc ( منجر به شناسايي
همولوگ آن شده و نقش آن در برهمكنش ميان اين فرم 

 استهاختصاصي و گياه آرابيدوبسيس مورد بررسي قرارگرفت
)Thatcher et al. 2012.( هاي اثرگذار يافتن توالي مشابه ژن

 F. oxysporiumتواند در درك بهتر برهمكنش فرم اختصاصي  مي

f. sp. melonis و گياه ملون نيز بسيار مؤثر باشد.  
گرفته در علم بيوانفورماتيك امكان استفاده هاي صورتپيشرفت 

ك را در جستجوي همولوگ هاي مبتني بر بيوانفورماتياز روش
امروزه . )Sato et al. 2011(است هاي مختلف ممكن ساختهژن
از طريق پايگاه بانك ژن و  Fomهاي ژنومي فرم اختصاصي داده

در دسترس عموم ١) Broad 2007(همچنين موسسه علمي براد 
هاي اثرگذار توجه به اهميت ژن اضر، بالذا در مطالعه ح. قرار دارد

نهايت توليد ارقام  بيمارگر در شناسايي مسيرهاي دفاعي گياه و در
، حضور همولوگ Fol-SIX1اثرگذار ژن  و همچنين اهميت مقاوم

هاي با تكنيك Fomاين ژن در ژنوم فرم اختصاصي 
و خصوصيات بررسي بيوانفورماتيكي و سپس آزمايشگاهي 

 .مطالعه شد In Silicoنده توسط اين ژن به روش پروتئين كدشو

  
   هامواد و روش

 ژن همولوگ توالي شناسايي و ملكولي هايداده پايگاه جستجوي 
  Fol-SIX1 اثرگذار

متعلق   Fol-SIX1پروتئيندر اين بررسي ابتدا توالي آمينواسيدي 
با شماره بازيابي ) F. oxysporum f. sp.lycopersici )Folبه 

CAE55866.1  از بانك ژنوميNCBI  از اين توالي . دشبازيابي
 .Fهاي همولوگ اين ژن در ژنوم منظور جستجوي تواليبه

                                                           
1 Broad institute 

oxysporum f. sp. melonis منظور با استفاده براي اين. شداستفاده
ي پروتئين، توالي tBLASTn)Altschu et al. 1997  از ابزار

CAE55866.1 هاي در بانك دادهFOM-WGS پس . جستجو شد
ها از آستانه از آن جفت قطعاتي از توالي كه امتياز همرديفي آن

بالاتر بود، جهت بررسي بيشتر ) e-value 0.1حد(مشخص شده 
  .دشدنانتخاب 
   Fol-SIX1همولوگ ژن  توالي تجزيه
 شودميانتخاب  F. oxysporum f. sp. melonisاز ژنوم  هاييتوالي

 Fol-SIX1 پروتئينبا  tBLASTnرديفي مناسب در كه با امتياز هم
 )CAE55866.1 ( در پايگاه موسسه علمي براد . داشب دهشمنطبق
)Broad 2007 ( جفت باز از نواحي اطراف 500حدود5 و3 

منظور شناسايي توالي كامل سپس به. دشتوالي مورد نظر بازيابي 
 - دن ساختار اگزونكرو مشخص  ORFهاي خواندني ارچوبچ

 FGENESH+ )Solovyevكمك برنامه اينترون ژن، اين توالي به

et al. 2006 (د حضور ژن در منطقه منظور تاييبه. تجزيه شد
 شده با نرمممكن در توالي شناسايي  ORFشناسايي شده،

صحت جهت اطمينان بيشتر از . شد تجزيه  Vector NTiافزار
 .Fروي نقشه ژنومي آمده، موقعيت ژن مفروض بردستنتايج به

oxysporum f. sp. melonis پايگاه موسسه علمي براد بررسي در 
  .شد

   قارچي هايجدايه
و  Fom-R1هاي به نام F. oxysporum f. sp. melonisدو جدايه 

Fom-R1.2 ) و يك  )بيمارگر 2/1و 1ترتيب متعلق به نژادهاي به
از گروه  Fol021نام به F .oxysporum f. sp. lycopersiciه جداي

ها در ابتدا بر روي جدايه. دشگياهپزشكي دانشگاه شيراز تهيه 
-كشت و سپس به) PDA(آگار  - دكستروز -زمينيمحيط سيب

ها در طول انجام پروژه، بر روي منظور حفظ توان بيماريزايي آن
  . ار منتقل شدندآگ - دار، خاك و آبشيب SNAهاي محيط

   DNAاستخراج
-زمينيابتدا از هر جدايه، كشت مايعي بر روي محيط مايع سيب

با استفاده از  DNAسپس استخراج . دشتهيه ) PDB(دكستروز 
)Qiagen Co., Germany (QiagenDNeasy Plant Mini Kit 

استخراج شده با استفاده از  DNAكيفيت و كميت . انجام شد
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رنگ  درصد 10محتوي  يك درصد ل آگارزژ الكتروفورز روي
DNA Green Viewer  شدبررسي.  

 ژنوم در Fom-SIX1 اثرگذار ژنكامل  طول يرتكث و رديابي
   F. oxysporum f. sp. melonis هايجدايه

در ژنوم دو نژاد از  Fom-SIX1در ابتدا جهت رديابي ژن اثرگذار 
F. oxysporum f. sp. melonisخلي به نام ، يك جفت آغازگر دا

PSh51-2-F/R كمك  منظور، بهبراي اين). 1جدول (د ش طراحي
مناطق نسبتا  )SeqMan )Swindell and Plasterer 1997 افزارنرم

كمك كه به ،Fom-SIX1شده در درون توالي ژن مفروض حفاظت
-Folهايبود و توالي ژنبيني شدههاي بيوانفورماتيكي پيشروش

SIX11  وFoc-SIX1، هاي ژنوميشده در بانك دادهارايه NCBI با
. دش ، مشخصHQ260601و AJ608703هاي شماره دستيابي

يك جفت آغازگر   Primer primier 5افزار سپس با استفاده از نرم
داخلي در مناطق حفاظت شده طراحي و در نهايت كيفيت آغازگر 

 بزرگ پيوسته فوقمهطراحي شده در توالي به

AGNE01001175.1  در ادامه . افزار فوق ارزيابي شدكمك نرمبه
-PSh51ا نام ب جهت تكثير طول كامل ژن فوق، يك جفت آغازگر

1-F/R  در خارج از محدودهORF براي ). 1جدول(د ش طراحي
دست جفت باز از مناطق بالادست و پايين 200منظور حدود اين

هاي كه به كمك روش ،Fom-SIX1توالي ژن مفروض
بيني شده بود، از پروژه ژنومي موسسه علمي بيوانفورماتيكي پيش

خارج از محدوده  براد استحصال شد و مناطق حفاظت شده در
ORF هاي دست ژنهاي بالادست و پاييناين ژن براساس توالي

Fol-SIX1 و Foc-SIX1هاي ژنومي ، ارايه شده در بانك داده
NCBI هاي با شماره دستيابيAJ608703 و HQ260601 ،

-نرم موقعيت و كيفيت جفت آغازگر طراحي شده با. دش مشخص

  .شد ارزيابيمشابه بالاPrimer primier 5  افزار
ژنومي به  DNAنانوگرم از  20مقدار  PCRواكنش جهت انجام 

 MgCl2 ،200مولار ميلي 5/2 ميكروليتري حاوي 10واكنش 
، يك ميكروليتر )dNTPs )GeNetBio, south Koreaميكرومول 

، پنج پيكومول از )PCR 10X )GeNetBio, south Koreaبافر 
 ,.BioNeer Co)توسط سنتز شده (رفت و برگشت  آغازگرهاي

 Taq DNA(پليمراز و يك واحد آنزيم تگ جنوبيكره

Polymerase, GeNetBio, South Korea (برنامه  .شداضافه

- درجه سانتي 93دقيقه در  3 دن بصورتكرپس از بهينه  حرارتي

ثانيه در  45 گراد،درجه سانتي 92 ثانيه در 45چرخه با  30و گراد 
 58يا ) PSh51-2-F/Rبراي آغازگر( دگرادرجه سانتي 56دماي 

 72يك دقيقه در  ،)PSh51-1-F/Rبراي آغازگر( گراددرجه سانتي
درجه  72دقيقه در  5 و مرحله تكثير نهايي با گراددرجه سانتي

 انجام) Eppendorf(بااستفاده از دستگاه ترمال سايكلر  گرادسانتي
سط الكتروفورز تو هاتصوير الگوي باندي تكثير شده از نمونه. دش

 درصد 10محتوي  يك درصد ژل آگارز محصول واكنش روي
   .تهيه شد DNA Green Viewerرنگ 

 ®AccuPowerتكثير توالي حامل ژن هدف با استفاده از كيت 

ProFi Taq PCR Premix ) شركتBioneerو  )، كره جنوبي
دقيقه در  4در برنامه حرارتي شامل  PSh51-1-F/Rآغازگرهاي 

- درجه سانتي 92ثانيه در  45چرخه با  30گراد، سانتي درجه 93

درجه  72گراد و يك دقيقه در درجه سانتي 62ثانيه در  30گراد، 
گراد در دستگاه درجه سانتي 72گراد و پنج دقيقه پاياني در سانتي

 .دشانجام ) ، آلمانEppendorf thermogradient(ترموسايكلر 
 Gele extraction Kit )BioNeer با استفاده از كيت PCRمحصول 

Co. ( محصول . خالص شد يك درصداز درون ژل آگارز
-PSh51-1  شده در دو جهت با آغازگرهاي اختصاصيتخليص

F/R ترادف ژن . دشيابي توسط شركت ماكروژن كره تواليFom-

SIX1  افزارهاي با استفاده از نرم پروتئيندر سطحSeqMan 
)Swindell and Plasterer 1997(،Mega5  )Tamura et al.2011( 

در هاي مشابه با ترادف )Clustalw2.1 )Larkin et al 2007و 
  .مقايسه شد NCBIهاي ژنومي بانك داده

  In Silicoبا روش  Fom-SIX1 پروتئين اتيخصوص مطالعه
 ترجمه ،Fom-SIX1كامل ژن  ORFاز مشخص شدن  پس 

و  هيتجز ،در ادامه. شد هيته MEGA5برنامه  كمكبهآن  يپروتئين
 منظوربه. انجام شد پروتئين يتوال يرو بر فقط شتريب يهاليتحل
 نواحي مانند ياتيخصوص و ينيمد يساختارها حضور يبررس

 گاهيدر پا يپروتئين يتوال نيا ،يتكرار يهايتوال و يديپپت گناليس
)Letunic et al. 2004(SMART  يبرش تيسا سپس و دتجزيه ش 
 )Petersen et al. 2011( گاهيشده، در پا ينيبشيپ ديپپت گناليس

  . شدييشناسا
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  مشخصات آغازگرهاي مورد استفاده در اين بررسي -1جدول

Amplicon length (bp)TargetSequence (5'-3')Code 
987 SIX1 CCGGATTTTGAGCTTTCGACAAPSh51-1-F 

GAGGGCTTTGGATCGCAACTTAPSh51-1-R 
264 SIX1 

TTGGGTCTGCGGCTTATGCTCPSh51-2-F 
GGTCCCGCTTCTTAAGGTTGACAPSh51-2-R 

  

  
دهنده نشان .F .oxysporum f. sp. melonisاختصاصي  هاي ژنومي فرمبه داده مربوط AGNE01001175پيوسته مهبه تواليبا  Fol-SIX1ين ئرديفي پروتنتيجه هم -1شكل
  .باشدمي رديفي دو تواليداري همو سطح معني دو تواليميان هاي يكسان و مشابه اسيدآمينه پوشان،هم ناحيه

  
 موقعيت و تعداد و حذف برش سايت محل از ديپپت گناليس يتوال

 به توالي ماندهباقي در سولفيديدي باندهاي و سيستئين اسيدآمينه
 ينيبشيپ Ferre and Clote 2005( DiANNA 1.1( افزارنرم كمك

 ،Fol-SIX1 پروتئينبا  Fom-SIX1 پروتئين سهيمقا جهت. دش
 PSIpred  )Buchan etبرنامه لهيوسه ب پروتئين دو هيثانوساختار 

al.2013( شد سهيمقا و مطالعه.  
  

    نتايج و بحث
 .F اختصاصي باتوجه به در دسترس بودن توالي ژنوم فرم

oxysporum f. sp. melonis )Fom(  از طريقNCBI  و همچنين
 -Fol  ين اثرگذارئموسسه علمي براد، جستجوي توالي مشابه پروت

SIX1 نتايج جستجو با استفاده از ابزار . شد انجامtBLASTn به-

با سطح  Fomهاي ژنومي مشابه در داده ناحيهشناسايي چهار 
ن بين، بخشي از توالي در اي. منتج شد 3/7داري بين صفر تا معني

با  AGNE01001175.1با شماره بازيابي ) Contig(پيوسته مهبه
 99، با e-value (5E-128(داري امتياز و در سطح معني 395

 284از . دادپوشاني نشانهم Fol-SIX1ين ئدرصد از طول پروت
اسيدآمينه با ناحيه چارچوب خواندني  193ين، ئاسيدآمينه اين پروت

پيوسته  مهاز توالي به 2025: 2861سنس در منطقه تيرشته آن

اسيدآمينه از نظر ساختاري  217شناسايي شده كاملا يكسان بود و 
  ).1شكل(مشابه بودند 

را  Fol-SIX1ين ئنتايج بررسي اوليه، حضور توالي مشابه با پروت
-مهمربوط به توالي به 2025: 2861سنس از ناحيه در رشته آنتي

-با احتمال بسيار معني Fomاز ژنوم  AGNE01001175پيوسته 

هرچند در زمان انجام اين مطالعه همولوگ ژن . دكرداري تاييد 
Fol-SIX1 اختصاصي ديگر قارچ  هايدر فرمF. oxysporium 

اهده موقعيت توالي منظور مشبود، با اين حال بهگزارش نشده
شده و اطلاعات مستندسازي شده موجود در خصوص شناسايي

افزار مرورگر ژنوم، اين ناحيه، منطقه مذكور با استفاده از نرم
جا از آن. گرفت موجود در مركز تحقيقات براد، مورد بررسي قرار

 ١اي گونه اطلاعات مستند شدهكه در زمان انجام اين مطالعه هيچ
شده در پايگاه بانك ژن وجود شناسايي حيهنادر خصوص 

هاي نداشت، احتمال حضور ژن در توالي مورد نظر از جنبه
  .مختلف مورد بررسي قرار گرفت

هاي شده، چارچوبشناسايي ناحيهمنظور تاييد حضور ژن دربه 
  .شده مورد بررسي قرارگرفتخواندني ممكن در توالي شناسايي

  
                                                           
1Annotated 
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مربوط به  2025:2861شده در منطقه ي شناساييهاي خواندنچارچوب -2شكل

-F. oxysporum f. sp. melonis.1 از ژنوم AGNE01001175پيوسته مهتوالي به
 65و  283، 78، 166هاي خواندني حامل به ترتيب عبارتند از چارچوب )4

سنس با استفاده از نرم افزار هاي سنس و آنتيروي رشته كدون قرارگرفته
Vector NTi V.11.  

  
  

-در نرم AGNE01001175 پيوستهمهتوالي كامل به تجزيهنتايج 

دو  2025: 2861كه در محدوده داد نشان Vector NTiافزار
كدون و دو چارچوب  166و  78شته سنس با چارچوب در ر

شكل (كدون حضور دارد  65و  283سنس با ديگر در رشته آنتي
2.(  

داد كه آمده با نتايج همرديفي نشاندسته مقايسه نتايج ب
كدون قرارگرفته در رشته آنتي 283خواندني حامل چارچوب

 Fol-SIX1ين اثرگذار ئبا توالي پروت )3چارچوب شماره( سنس
كدشونده توسط اين  پروتئينهمرديفي جفتي . نطباق داردا

د كراين انطباق را تاييد  Fol-SIX1 ينئپروتخواندني با چارچوب
داد ژن احتمالي شناسايي شده قادر است  نتايج نشان ).3شكل(

 Fol-SIX1 ين ئد كه يك اسيدآمينه كمتر از پروتكنيني را كد ئپروت
- ه همناحيپيوستگي . كسان استها ياسيدآمينه آن 193داشته ولي 

شده نشان با توالي ژنومي شناسايي Fol-SIX1ين ئپوشان پروت
مشابه  ناحيهسه . دهنده عدم حضور توالي اينتروني در اين ژن بود

و ) 3/7و  3/4، 5/3(داري پايين ديگر به دليل سطوح معني
مورد توجه قرار  Fol-SIX1ين ئپوشاني كم با پروتهمچنين هم

  ).ها ارايه نشدهداده(د نگرفتن
تواند  هاي تنظيمي در بالادست ژن شناسايي شده، ميوجود توالي

ه ژنومي ناحيلذا . احتمال صحت واقعي بودن آن را افزايش دهد
جفت باز بالا دست و پايين  500شده به انضمام حدود شناسايي

.  
سط با پروتئين كدشونده تو Fol-SIX1ين ئرديفي پروتهم نتيجه -3شكل

 .Fسنس فرم اختصاصيكدوني در رشته آنتي 283چارچوب خواندني 

oxysporium f. sp. melonis دهنده انطباق دو توالي و عدم وجود توالي نشان
  .باشدمي خواندني اين ژناينتروني در چارچوب

  
مورد   +FGENESHدست آن با استفاده از برنامه تحت شبكه 

توالي كدكننده را در ناحيه نتايج وجود يك . گرفت بررسي قرار
 2در شكل  3كه با چارچوب خواندني شماره  كردمورد نظر تاييد 
 264برداري در فاصله همچنين جايگاه شروع نسخه. انطباق داشت

 30با فاصله  Poly Aجفت باز در بالا دست كدون آغاز و توالي 
  .دست كدون خاتمه شناسايي شدنوكلئوتيد در پايين

نظور تاييد نتايج حاصل، موقعيت اين ژن بر روي مدر نهايت به
شده توسط پايگاه موسسه علمي براد مورد تهيه Fomنقشه ژنومي 

آمده صحت نتايج قبلي را تاييد نتايج بدست. بررسي قرارگرفت
بر روي  Fomدر ژنوم  Fol-SIX1داد كه همولوگ ژن د و نشانكر

و در  500ره شما )Supercontig( بزرگپيوسته فوقتوالي بهم
سنس قرار جفت باز و بر روي رشته آنتي 2861تا  2010محدوده 

اي در شناخته شده ESTدر اين بررسي هيچ توالي . استگرفته
همچنين نتايج بدست آمده . دشبالادست ژن مفروض شناسايي ن

درصد شباهت  87پوشاني طول كامل دو همولوگ با هم
   .نشان داد نوكلئوتيدي را

كمك آغازگرهاي اختصاصي ژن ت قبلي پژوهشگران بهدر مطالعا
Fol-SIX1  نتوانستند همولوگ اين ژن را در ژنومFom  رديابي

 .)Vander Does et al. 2008; Lievens et al. 2009(ند كن
اي ژن، ابزار توانمندي را براي شناسايي جستجوي مقايسه

 . انددهكروابسته فراهم  موجوداتهمولوگ يك ژن در 

  
  
  



  فر، الهه ربيعي مطلقفرهاد شكوهي    ...در ژنوم Fol-SIX1شناسايي همولوگ ژن                   
 

 1394 زمستان/4شماره / همددوره / ژنتيك نوين 513

 

    
  FO5176-SIX1و  Fol-SIX1با دو پروتئين  Fom-SIX1پوشاني توالي آمينواسيدي درصد تشابه، همساني و هم -2جدول 

 Gene bank  accession Query cover % % aa identity % aa similarity 
FOL-SIX1 CAE55866.1 98 68   76   
FO5176-SIX1 AEN94577.1 100 67   77     

  
  

  
نتيجه استخراج  )ب ،استداده شده يشبا فلش نما محل قرار گرفتن آغازگرهاي طراحي شده). يخاكستر يلمستط( Fom-SIX1نماي شماتيك توالي ژن  )الف -4شكل
DNA اثرگذار ژن رديابي) ج ؛هاي قارچياز ميسليوم جدايهSIX1 رهاي اختصاصي با استفاده از آغازگPSh51-2F/R حاصل از محصول  يباند يالگو )د؛PCR ژن 
 .Fom-R1: F. oxysporum f. sp. melonis race1, Fom-R1.2: F :سي عبارتند ازرهاي مورد برجدايه. PSh51-1F/Rبا استفاده از آغازگرهاي اختصاصي  SIX1اثرگذار

oxysporum f. sp. melonis race1.2, Fol021: F. oxysporum f. sp. Lycopersici 1 نشانگر وزني Kb DNA ladder  با علامت اختصاريM استنشان داده شده.  
  
توسط توالي  Fomبا جستجوي توالي ژنوم  حاضر مطالعه در

	فرم در ژن اين همولوگ بار نخستين براي ،Fol-SIX1 يپروتئين

 گذارينام جهت بررسي اين در .شد رديابي Fom اختصاصي
 در شده پيشنهاد گذارينام سيستم از شده	شناسايي همولوگ
 سيستم اين در). Thatcher et al. 2012( شد استفاده مقالات

-مي گذاري	نام زير صورتبه SIX اثرگذاري هايژن همولوگ

، براي نخستين بار همولوگ اين ژن در Fol-SIX1ي پروتئين :شوند
گذاري امدر اين بررسي جهت ن. دش رديابي  Fomاختصاصيفرم

در گذاري پيشنهاد شده شده از سيستم نام همولوگ شناسايي
در اين سيستم  )Thatcher et al. 2012( استفاده شد مقالات

 :شوندگذاري ميصورت زير نامبه SIXهاي اثرگذاري ژن همولوگ
{[FO] [f.sp] [strain code] [Six#]} 

 بر: اصيهاي اختصدرصورت نامشخص بودن و يا تفاوت بين فرم
گذاري نام Fom-SIX1نام شده بهاين اساس، همولوگ شناسايي

  .دش
هاي با روش Fom-SIX1 اثرگذارپس از شناسايي ژن 

از فرم 2/1و  1ضور اين ژن در ژنوم دو نژاد بيوانفورماتيكي، ح

با  PCRبا روش  F. oxysporum f. sp .melonisاختصاصي 
بدين منظور . رفتآغازگرهاي اختصاصي مورد بررسي قرار گ

آغازگرهاي اختصاصي جهت رديابي و تكثير توالي كامل ژن 
Fom-SIX1  هاي توالي ژن تجزيهبر اساسFom-SIX1؛ Fol-SIX1 

)AJ608703 ( وFoc-SIX1 )HQ260601 (رديفي هم. شد طراحي
 ييبه شناسا MEGA5افزار توالي اين سه ژن با استفاده از نرم

در ناحيه مذكور يك . ا منجر شدهحفاظت شده ميان آن نواحي
جهت رديابي ژن  PSh51-F2/R2جفت آغازگر داخلي به نام 

Six1 ارزيابي جفت ). 1 الف و جدول - 4شكل(شد  طراحي
 بزرگ فوق پيوستهمهبه در توالي فوق آغازگر

AGNE01001175.1  اختصاصيت بالاي اين آغازگرها را در ايجاد
براساس توالي ژن . داد نشان Fomتك باند اختصاصي در ژنوم 

SIX1  در دو فرم اختصاصيFol  وFoc  و توالي همولوگFom-

SIX1 هاي بيوانفورماتيكي ر به كمك روشضكه در مطالعه حا
با  ژنومي DNAبود، طول قطعه قابل تكثير از توالي بيني شدهپيش
 .)الف - 4شكل( جفت باز بود 264اختصاصي  آغازگرهاياين 
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ت ميسليوم رشد يافته در محيط كشت مايع از باف DNAراج خاست
 نشانگركيفيت و غلظت آن با الكتروفورز در مقايسه با . انجام شد

 شدنانوگرم در ميكروليتر تخمين زده 50تا  25وزني در حدود 
استفاده  با PCRدر الگوي الكتروفورزي محصول . )ب- 4شكل (

ه در محدود يباندتك  ،PSh51-2-F/Rاختصاصياز آغازگرهاي 
وزني در هر سه نمونه مشاهده شد  نشانگرجفت باز  300تا  200

انطباق داشت باز جفت 264 كه با اندازه مورد انتظار) ج-4شكل (
-Fom نتايج فوق حضور يك نسخه از ژن اثرگذار). ج- 4شكل(

SIX1  در ژنوم هر دو نژادFom  دكررا تاييد.  
ديابي ژن در مطالعات قبلي، آغازگرهاي طراحي شده قادر به ر

 ; Vander Does et al. 2008( نبودند Fomدر ژنوم  SIX1اثرگذار 
Lievens et al. 2009( .دست آمده جفت آغازگره براساس نتايج ب 

PSh51-2-F/R  شده ژن حفاظت نسبتا نواحيدر كهSIX1  طراحي
فرنگي اختصاصي گوجه ، قادر به رديابي اين ژن در هردو فرمشده

  .باشدو ملون مي
در درون ژنوم دو  Fom SIX1 ياثرگذاراز تاييد حضور ژن  پس

، اقدام به تكثير توالي كامل ژن مذكور Fomنژاد از فرم اختصاصي 
منظور، يك جفت آغازگر به نام براي اين. دش PCRبا روش 

PSh51-F1/R1  شده خارج از حفاظت نواحيدرORF  مربوط به
SIX1 هاي صورتتجزيهبراساس ). الف -4شكل(شد  طراحي-

آغازگرهاي با  ژنومي DNAگرفته طول قطعه قابل تكثير از توالي 
PSh51-1 ،987 الكتروفورز محصول  .جفت باز بودPCR . حضور
هر دو نژاد مربوط به در بازي كيلو يكدر ناحيه  بانديك تك 

Fom  و همچنين جدايه مربوط بهFol  د كه با اندازه كررا تاييد
منظور بررسي توالي به ).د- 4شكل(ت مورد انتظار انطباق داش

ناحيه تكثير شده حامل ژن  شناسايي شده و تعيين صحت آن،
. يابي شدتوالي Fomمربوط به هردو نژاد  Fom-SIX1ي اثرگذار

هاي صحت توالي در مقايسه با توالي استحصال شده از داده
در سطح نوكلئوتيد با استفاده  Fol-SIX1و ژن  Fomژنومي قارچ 

يابي نتايج حاصل از توالي تجزيه. شد بررسي SeqManافزار از نرم
 Fom1در هردو نژاد  Fom-SIX1ي اثرگذارداد كه توالي ژن  نشان

گونه تنوعي ميان دو و هيچ هشده بودكاملا حفاظت Fom1.2و 
 Fom-SIX1ي اثرگذارهمچنين توالي ژن . دشنژاد فوق مشاهده ن

 شده ازاز كشور فرانسه، استحصالNRRL 26406 در ژنوم جدايه 

شده ، بررسيFomهاي طور كامل با جدايهه موسسه علمي براد، ب
هاي مذكور در اين مطالعه، يكسان بوده و هيچ تنوعي ميان توالي

-در پايگاه داده Fom-SIX1هاي اين ژن به نام توالي. دشمشاهده ن

اين اولين . شدثبت  KR811364تيابي هاي بانك ژن با شماره دس
. باشدمي Fomدر ژنوم  SIX1ي اثرگذارگزارش از رديابي ژن 
نقش مهمي در  SIX1ي اثرگذاردادند كه ژن  مطالعات پيشين نشان

ي آن، بر پروتئيند و تغيير در توالي كنبيماريزايي بيمارگر ايفا مي
اين ژن در  لذا توالي. زايي بيمارگر موثر استروي توان بيماري

 Vander(باشد شده ميدرون جمعيت بيمارگر بسيار حفاظت

Does et al. 2008 ; Lievens et al. 2009(  همچنين براساس
-در بين جدايه ،SIX1 ي از جملهاثرگذارهاي مطالعات قبلي، ژن

توارث افقي داشته كه اين خود مبين دليل  F. oxysporumهاي 
 .Ma et al(هاي مختلف است دايهتشابه بسيار زياد اين ژن در ج

اختصاصي مختلف  هايداراي فرم) F. oxysporumقارچ .  2010
در امتداد  .f. spشان، با نماد بوده كه برحسب ميزبان اختصاصيت

 هاي متعلق به هر فرمجدايه. ندشونام گونه مشخص مي
-زايي بر روي ميزبان خاصي را دارا ميتوانايي بيمارياختصاصي، 

اختصاصي، در  هايلذا با توجه به تنوع ميزبان در بين فرم. باشد
اختصاصي  هايادامه اين بررسي توالي اين ژن در ميان فرم

  .مختلف مورد مقايسه قرار گرفت
 )F. oxysporum f. sp.  )Folدر SIX1ي اثرگذارتاكنون توالي ژن 

lycopersici  و جدايهFO5176 سيسپيدوبروي آرا زا بربيماري 
)Foc(، مقايسه ترادف . استيابي شدهطور كامل تواليه ب

 پروتئينبا ترادف  Fom-SIX1آمينواسيدي حاصل از ترجمه ژن 
SIX1  در دو فرم اختصاصيFOL  وFOC داد كه كه ژن  نشان
SIX1 اختصاصي مختلف داراي تنوع بوده و  هايدر بين فرم

 77و  76ترتيب اختصاصي فوق به با دو فرم Fom-SIX1 پروتئين
  ). 2جدول (شباهت دارد  درصد

با  Fom-SIX1ي اثرگذار پروتئينرديفي چندگانه ميان توالي هم
Fol-SIX1  وFoc-SIX1 افزار به كمك نرمClustalw2.1 صورت -

رديفي فوق جهت رسم و از نتايج هم )الف-5شكل(گرفت 
 Neighbor-joiningبه روش ) فيلوگرام(درخت فيلوژنتيكي 

هاي داد كه جدايه نتايج فوق نشان ).ب-5كل ش(شد استفاده 
دو  در SIX1مورد بررسي در اين مطالعه از لحاظ تنوع در ژن 
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-هاي متعلق به دو فرمدر گروه اول، جدايه. دارند گروه مجزا قرار

- هاي مربوط به فرمقرارگرفته و جدايه Fol و Foc اختصاصي

صي فوق بيشترين واگرايي را با دو فرم اختصا Fomاختصاصي 
  . گرفتند تنهايي در يك شاخه مجزا جايداشته و به

  

  

  
-Fomي اثرگذاررديفي چندگانه ميان توالي پروتئين همنتيجه ) الف -5شكل

SIX1  باFol-SIX1  وFoc-SIX1 افزار به كمك نرمClustalw2.1ب ؛ (
 .Fاختصاصي  در سه فرم SIX1 پروتئيندندروگرام ترسيم شده از توالي 

oxyspoum  به روشNeighbor-joining تكرار توسط برنامه  1000 اساس بر
Clustalw2.1هاي جدايه. تغيير در هر اسيدآمينه است 05/0شاخص، نمايانگر  ؛

 Fom ;race1melonis f. sp.  F. oxysporum )R1-Fom-:مورد بررسي عبارتند از

Fol ;race1.2 melonisf. sp.  F. oxysporum )R1.2: f. sp. mF. oxysporu 

pathogenic on Arabidopsis F. oxysporum) Foclycopersici,   
  

كمك به Fom-SIX6نام در مطالعات گذشته ژن اثرگذار ديگري به
- رديابي و توالي Fomدر ژنوم  Fol-SIX6آغازگرهاي اختصاصي 

در  Fom-SIX6توالي . )Lievens et al. 2009( استيابي شده
 تشابه با توالي همولوگ خود در رصدد 90سطح اسيدآمينه داراي 

Fol ي اثرگذار پروتئيندر مطالعه حاضر . استFom-SIX1  نسبت
واگرايي تكاملي بيشتري را متحمل شده كه احتمالا  Fom-SIX6به 

زايي بر روي ميزبان در بيماري پروتئينبه علت نقش مهم اين 

و شود ميان توان بيماريزايي بيمارگر بيني ميپيش. خاص است
اي اين ژن ارتباط وجود دارد، لذا مطالعه بيشتر بر توالي اسيدآمينه

و مقايسه آن با  Fom-SIX1 پروتئينروي ساختار و خصوصيات 
  .رسدنظر ميهاي همولوگ خود، ضروري بهپروتئين

-هاي اثرگذار در ميان قارچپروتئيناز مقايسه در مطالعات پيشين 

-پروتئينمشترك در اين  زاي گياهي، پنچ خصوصيتهاي بيماري

وزن ملكولي پايين، عدم وجود : د كه عبارتند ازشها شناسايي 
پپتيدي، غني بودن از  ن مشخص، داشتن توالي سيگناليدم

سولفيدي جهت ايجاد ين و وجود باندهاي ديئاسيدآمينه سيست
مطالعه  لذا در ادامه به. )Rep 2005( پايدار بعديساختار سه

ترجمه . شد پرداخته Fom-SIX پروتئينخصوصيات اثرگذاري 
-نشان MEGA5افزار ، به كمك نرمFom-SIX1ناحيه كدكننده ژن 

كوچك به طول  پروتئينكردن يك  داد كه ژن فوق توانايي كد
 در پايگاه فوق پروتئينتوالي  با تجزيه .اسيدآمينه را دارا است 283

SMARTد ششناسايي ن اين پروتئينن مشخصي در ي، هيچ دم
 Sucrose-specific porinنام  ليكن يك ناحيه همولوگ مجزا بهو

 41/0برابر با  e-valueو  260تا  230هاي در محدوده اسيدآمينه
عنوان توالي اسيدآمينه انتهاي آمين به 21همچنين . شدشناسايي

Signal peptide  توالي اين سايت برش احتمالي و شناسايي
در حد فاصل اسيدآمينه  Signal P3به كمك برنامه  يسيگنال پپتيد

آمده فرضيه ترشحي بودن دسته نتايج ب. شدمشخص  22 و 21
  .كردتاييد  را كاملا Fom-SIX1 پروتئين

  

  
 انتهاي در شدهبينيپيش پپتيد سيگنال. Fom-SIX1محصول ترجمه ژن  -6شكل
 احتمالي مكان فلش. استشده نوشته تيره و كوچك حروف با و توالي آمين
 مشخص خاكستري رنگ با ينئسيست اسيدآمينه. دهدمي نشان را پروتئين شبر

 همولوگ ناحيه يك نشانگر چيننقطه خطوط با شدهمشخص ناحيه. استشده
* علامت . است -SCOP ID: d1a0tpبا  Sucrose-specific porin  نامهب مجزا

  .باشدينشان دهنده كدون خاتمه م
  

هاي ترشحي هستند كه قادرند در نيهاي اثرگذار پروتئپروتئين
اين پايداري به دليل تشكيل . فضاي بيرون سلولي پايدار باشند

حضور . پيوندهاي دي سولفيدي متعدد در ساختار پروتئين است
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 .ين شاخصي براي تشكيل اين پيوندها خواهد بوداسيدآمينه سيستئ
بدون در نظر گرفتن ناحيه (ي اين ژن پروتئينتجزيه و تحليل توالي 

Signal peptide( هشت اسيدآمينه سيستيين در موقعيتحضور-

داد نشانرا  257و  254، 184، 166، 160، 144، 135، 120هاي 
د اسيد آمينه نيز داراي همين تعدا Fol-SIX1 پروتئين). 6شكل(

، 162، 146، 134، 119هاي تقريبا مشابه ين در موقعيتئسيست
 ).استها نمايش داده نشدهداده( است 261و  258، 188، 168

، 110هاي ين در موقعيتئنه اسيدآمينه سيست Foc-SIX1 پروتئين
ها داده( دارد 253و  250، 180، 178، 159، 153، 137، 125

-Focو  Fol-SIX1 پروتئينهرچند كه دو ). استنمايش داده نشده

SIX1 اي نسبت به از نظر توالي اسيدآمينهFom-SIX1  شباهت
 Foc-SIX1بيشتري دارند ولي حذف ده اسيدآمينه در انتهاي آمين 

آمينه  ده كه اختلاف فاحشي ميان موقعيت اسيدهايشسبب 
ي در ادامه تواناي. دشومشاهده  هاي آنپروتئينين در توالي ئسيست

فوق در ايجاد يك ساختار سه بعدي پايدار در خارج از  پروتئين
-با نرم پروتئينتوالي با بررسي . قرار گرفت مطالعهسلول مورد 

سولفيدي در بين وجود چهار باند دي DiANNA 1.1 افزار
 پروتئيندر دو . دشتاييد  8- 5و  4-3، 7-2، 6- 1هاي ينئسيست

Fol-SIX1  وFoc-SIX1 به ترتيب در سولفيدي دي نيز چهار باند
و  9-5، 4- 2، 7-1(و  )7- 6، 5-3، 8-2، 4- 1(هاي ميان سيستئين

  .دششناسايي ) 6-8
د كه ژن مفروض كندر مجموع نتايج فوق اين فرضيه را مطرح مي

Fom-SIX1  كوچك ترشحي غني از  پروتئينقابليت كد كردن يك
فاقد دمن ين و پايدار در محيط خارج سلولي را داراست كه ئسيست

هاي پروتئينشناسايي شده بوده و با خصوصيات ذكر شده براي 
  . )Rep 2005( اثرگذار كاملا منطبق است

  F. oxysporumدر  SIX1اثرگذار  پروتئينتاكنون ساختار دوم 
از آنجا كه تاثير جهش در توالي . استمورد مطالعه قرار نگرفته

دارد در اين  به نوع جهش و موقعيت آن ارتباط پروتئينيك 
-Fol پروتئينبا  Fom-SIX1فرضي  پروتئينمطالعه ساختار دوم 

SIX1 پروتئينساختار دوم تجزيه  .مورد مقايسه قرار گرفت 
Fom-SIX1 با استفاده از برنامه PSIpred داد كه اين پروتين  نشان

ترتيب مارپيچ آلفا بوده كه به 5صفحه بتا و  10حاوي 
α1β1α2α3β2α4β3β4β5β6α5β7β8β9β10  در ساختار دوبعدي

 پروتئينكه ساختار اين در حالي). 7شكل (اند قرارگرفته پروتئين
 است آلفا مارپيچ 4صفحه بتا و 11داراي Fol در فرم اختصاصي 

  
 .Fدر دو فرم اختصاصي  SIX1 پروتئينمقايسه ساختار ثانويه  -7شكل

oxysporum f. sp. melonis (Fom)  وF. oxysporum f. sp. lycopersici (Fol) .
 نواحيدر . اندهاي ساختاري متمايز درون دايره مشخص شدهنواحي با تفاوت

هاي هاي خاكستري نشانگر جهشي، مستطيلپروتئينمشخص شده از توالي 
هايي كه سبب جانشيني اسيدآمينه با ساختار فيزيكوشيميايي جهش(بدمعنا 

چين نشانگر جهش از نوع حذف هها با كادر نقطو مستطيل) اندمتفاوت شده
  .باشندمي
  

صورت ه بعدي ب ها در ساختار دوكه ترتيب آن
α1β1α2α3β2β3β4β5β6β7α4β8β9β10β11 همچنين . بود

در بين دو فرم  SIX1 پروتئينچندين تفاوت در ساختار ثانويه 
احتمالا وقوع سه جهش ). 7 شكل( شداختصاصي فوق مشاهده 

كه موجب جانشيني  R89:H88و  D75:G74 ،A78:T77معناي  بد
ده، سبب شهايي با خصوصيات فيزيكوشيميايي متفاوت اسيدآمينه

-Fom ينئدر توالي پروت β2و صفحه بتا  α3ايجاد مارپيچ آلفا 

SIX1 پروتئيندو سازه مذكور در . است شدهFol-SIX1  وجود
 A186:P190 ،T191:K195همچنين سه جهش بد معناي . ندارد
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سبب ايجاد T184 و V183حذف دو اسيدآمينه و  R198:I200و
 Fom-SIX1ينئتنوع در تعداد و اندازه صفحات بتا در دو پروت

سو نقش مهمي ، از يكFol-SIX1 پروتئين. استشده Fol-SIX1و
زايي بيمارگر و كلونيزاسيون ميزبان داشته و از سوي بيماري در

 .Rep et al( هاي مقاومتي ميزبان استديگر در تقابل مستقيم با ژن

در طي روند تكامل به پروتئينرسد اين نظر ميلذا به ).2005
هاي مقاومتي ميزبان خاص منظور فرار از شناسايي شدن توسط ژن

  .استشدهخود متحمل تغييرات ساختاري 
  گيرينتيجه

 .F. oxysporum fدر SIX از زمان كلون كردن اولين ژن اثرگذار

sp. lycopersici )Fol (ژن  14ون، تاكنFol-SIX شناسايي شده
هاي كوچك غني از پروتئيناين  (Schmidt et al. 2013).است 
-شوند و نقش برخي از آنين در آوند گياه  آلوده ترشح ميئسيست

-اثبات رسيدهبهFol  زاييزايي و يا عدم بيماريها در بيماري

 Rep.et al. 2005 ; Houterman et  al. 2008 ; Houterman)است

et al. 2009) .هاي در گزارشات اوليه اين ادعا مطرح شده كه ژن
SIX1 تا SIX5  تنها در فرم اختصاصيFol توان حضور دارند و مي
از  Folاختصاصي  عنوان نشانگر جهت شناسايي فرمها بهاز آن

 ،)Lievens et al. 2009( هاي اختصاصي استفاده كردساير فرم
اختصاصي در فرم SIX1ژن  گهاي اخير همولوولي در سال
conglutinans سيس ايجاد پشناسايي شده كه بر روي گياه آرابيدو

بر اين اساس در مطالعه  ).Thatcher et al. 2012( كندبيماري مي
مورد  Fomدر فرم اختصاصي  SIX1حاضر حضور ژن اثرگذار 

هاي مبتني بر بدين منظور با استفاده از روش. گرفت بررسي قرار
هاي مربوط به در داده Fol-SIX1نفورماتيك توالي مشابه ژن بيوا

 پروتئينرديابي و شباهت آن در سطح نوكلئوتيد و  Fomژنوم 
با طراحي آغازگرهاي اختصاصي حضور اين ژن در . شد بررسي

تاييد شد و طول  Fomمربوط به فرم اختصاصي  2/1و  1دو نژاد 
گرفته، ژن زهاي صورتبراساس آنالي. دشيابي كامل اين ژن توالي

Fom-SIX1 بزرگ متفاوتي از ژن  پيوسته فوق در توالي بهمFom-

SIX6 پروتئينصورت بالقوه توانايي كد كردن يك قرار داد و به 
 اين مطالعه نشان. باشدين را دارا ميئكوچك ترشحي غني از سيست

 درصد 76در سطح آمينواسيدي داراي  Fom-SIX1داد ژن 
توجه به  است كه با Folهمولوگ خود در  ينپروتئهمساني با 

روي گياه  Folزايي بيمارگر در بيماري Fol-SIX1نقش مهم ژن 
توان نقش مشابهي را براي ژن جديد شناسايي فرنگي، ميگوجه

لذا انجام . روي گياه ملون متصور شد Fomزايي شده در بيماري
 .مطالعات تكميلي روي اين ژن بسيار مورد توجه است
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