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 ( در 2aoxاکسیداز ) يابي و مطالعه فیلوژنتیکي ژن آلترناتیوتوالي
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 طبیعی گرگاناستادیار گروه اصلاح نباتات و بیوتکنولوژی، دانشگاه علوم کشاورزی و منابع 

 92/5/29؛ تاریخ پذیرش:  71/8/29تاریخ دریافت: 
 

 1چکيده

ترین محصولات بخش کشاورزی محسوب گیاهان دارویی، امروزه یکی از حائز اهمیت سابقه و هدف:

باشد. گیاهان دارویی یکی از اهداف مهم فعالان بخش کشاورزی در حال حاضر می شوند. پیشرفت در زمینهمی

افزون این گیاهان در اند ولی اهمیت روز ان دارویی تاکنون در کشور ما بسیار کمتر مورد توجه بودهاگرچه گیاه

 از یکی Anthemideaeاست.  های کشاورزی را به خود معطوف نمودهسراسر دنیا، امروزه توجه بسیاری از بخش

 ،(Achillea sp). بومادران: شامل اهمیت با جنس 5 دارای و باشدمی Asteraceae خانواده در مهم هایزیرخانواده

باشد که می .Santolina sp و( .Artemisia sp) درمنه ،(.Tanacetum sp) مخلصه ،(.Matricaria sp) بابونه

 غنی منبع زیرخانواده، این گیاهان که ییجاآن باشند. ازعنوان گیاهان دارویی مهم در پزشکی مطرح میاغلب به

نمایند. می حفظ اکسیژنی واکنشگر هایگونه مضر اثرات از را آنان که باشندمی گیاهی هایاکسیدانآنتی از

های گیاهی نسبت اکسیدانطور کلی آنتیشوند. بهتقسیم می آنزیمیها به دو گروه کلی آنزیمی و غیراکسیدانآنتی

 مهم هایآنزیم از یکی اتیواکسیدازآلترن صورت شیمیایی عوارض کمتری دارند.شده به تولیدهای اکسیدانبه آنتی

یکی از  کدکننده 2aox باشد که مسئول مسیر تنفس آلترناتیو است و ژندر زنجیره انتقال الکترون می

گیاهان  در ترکیبات این کد کننده هایژن یابیتوالی و ردیابی شناسایی، بنابراین .باشدزیرواحدهای این آنزیم می

 . رسدمی نظربه ضروری Anthemideae زیرخانواده

 

 

                                                             
 yamchi@gau.ac.irمکاتبه:  مسئول*

 

mailto:yamchi@gau.ac.ir


 1931( 7(، شماره )77هاي توليد گياهي )نشريه پژوهش

712 

 و آرابیدوپسیس مدل گیاه برای شده جستجو هایتوالی چندتایی سازیردیفهم براساس ابتدا: هامواد و روش

 برای هرز صورتبه اختصاصی آغازگرهای. شد انجام ،(NCBI) ژن بانک هایداده پایگاه در گیاهان سایر

 هایجنس در آغازگرها. شدند طراحی AOX2 وتئینپر( Active site) آمینواسیدی شده حفاظت نواحی

 تعین ادامه در و نمودند تکثیر را نوکلئوتید جفت 933 تقریبی طول به ایناحیه Anthemideae زیرخانواده

 . شدند توالی
 

دست آمده، ههای ببرای توالی NCBIهای در پایگاه داده BLASTنتایج حاصل از جستجو با ابزار  :هایافته

ها، تأیید دیگری بر فعال پروتئینی در این توالی های مذکور را تأیید نمود. همچنین حضور ناحیهوالیصحت ت

 های مهم زیرخانوادهبین جنس 2aox منظور بررسی تنوع ژنبهدست آمده بود. ههای بصحت توالی

Anthemideae  میانگین کلPairwise distance  بر اساس دو مدلP2K  وdiatance-P  توالی اساس برو 

 افزارنرم از( هانوکلئوتید Transversion جنسناهم و Transition جنسهم هایجایگزینی) هانوکلئوتید

Mega  از مذکور هایجنس دادند نشان هاآن از حاصل هایداده. گردید محاسبه تنوع درصد و استفاده 5نسخه 

 و یکدیگر به هاجنس تریننزدیک .Achillea spو  .Matricaria sp و باشندمی شده حفاظت aox2 ژن نظر

 . شوندمی محسوب یکدیگر از هاجنس دورترین .Chrysanthemum sp و .Artemisia spهای جنس

 

 در را aox2 بالای شدگی حفاظت، aox2 ژن برای ایخوشه نمودار ترسیم از حاصل نتایج: گيرینتيجه

 .نمود تأیید مذکور هایجنس
 

 aox2اکسیدان، ژن ، آنتیAnthemideae ليدی:های کواژه
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 مقدمه

قابل باشند که علت آن وقوع شرایط غیرهای زنده و غیرزنده متنوعی میگیاهان در معرض تنش

در  شناسیریختاندازی یک سری از تغییرات مولکولی، بیوشیمیایی و اجتنابی است که باعث راه

های هیدرواسموتیک هم خوردن تعادل یونی و بروز تنشده بههای غیرزنشود. اولین اثر تنشمی گیاهان

شده که از عوامل اکسید  (ROSهای واکنشگر اکسیژنی )به افزایش تولید گونه ( و منجر7باشد )می

 باشند. سلولی میزیستی های کننده مولکول

برای  اتیواکسیدازآنزیمی مانند آلترن اکسیدانیآنتی هایشامل سیستم دفاعی راهبردهایاز  گیاهان

(. در میتوکندری گیاهان عالی دو مسیر اکسیداسیون 5و  9) نمایندحذف اکسیژن فعال استفاده می

ها مسیر سیتوکروم حساس به سیانید و منحصر به فرد از یوبیکوئینون به اکسیژن وجود دارد: یکی از آن

ی مسیرآلترناتیو، اکسیدکننده به واسطه دیگری مسیر آلترناتیو مقاوم به سیانید است. در انتقال الکترون

 اکسیژن فعال تولید انواع باشد که نقش مهمی در کاهش( میAOXنهایی آنزیم آلترناتیو اکسیداز )

(ROSدر اندامک )صورت یک هومودایمر در بین های کلروپلاست و میتوکندری دارد. این آنزیم به

م در سویا سه، در تنباکو دو و در آرابیدوپسیس چهار گیرد. این آنزیغشای داخلی میتوکندری قرار می

 ایزوفرم دارد.

Anthemideae های موجود در این کاسنی است و جنستیره های مهم یکی از زیرخانواده

علت دارا بودن ترکیبات فنولی و فلاونوئیدی فراوان منابع مناسبی برای ترکیبات زیرخانواده به

 هایتوان به جنسهای این زیرخانواده میترین جنساز جمله مهم شوند.اکسیدانتی محسوب میآنتی

Matricaria sp )بابونه( ،Chrysanthemum sp. )داوودی( ،Tanacetum sp. )مخلصه(، Artemisia sp. 
اشاره نمود. هیچ یک از زیرواحدهای  .Santolina sp و )بومادران( Achillea millefolium، )درمنه(

اند و هیچ یابی نشدهتاکنون شناسایی و توالی Anthemideae ان دارویی زیرخانوادهدر گیاه aoxآنزیم 

 ای در این زمینه گزارش نشده است.گونه مطالعه

 

 هامواد و روش

های مذکور های گیاهی، بذر نمونهمنظور تهیه نمونهبه: DNAهای گياهي و استخراج تهيه نمونه -الف

خاک مخلوط با ماسه کشت شدند. پس از گذشت دو الی سه ماه از  هایی حاویخریداری و در گلدان

مورد استفاده قرار DNA های برگی تهیه شده و برای استخراج های مختلف نمونهتاریخ کشت از جنس
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(. پس از استخراج 9ژنومی با روش موری و تامسون تغییر یافته انجام گرفت ) DNAگرفتند. استخراج 

DNAو اسپکتروفتومتر بررسی گردید.درصد  1/3ا استفاده از ژل آگاروز ، کیفیت و کمیت آن ب 

منظور طراحی آغازگر با مراجعه به به: PCRطراحي آغازگرهای اختصاصي و انجام واکنش  -ب

برای گیاه مدل  2aox توالی نوکلئوتیدی و توالی آمینواسیدی ژن  NCBIهای بانک ژن درپایگاه داده

افزار ها با استفاده از نرمسازی چندگانه توالیردیفدست آمد. همان بهگیاه آرابیدوپسیس و سایر

MEGA  های آمینواسیدی صورت های نوکلئوتیدی و توالیصورت جداگانه برای توالیبه 5نسخه

جستجو شد و پس  Scan prosit9 از  AOXبرای پروتئین 7گرفت. نواحی حفاظت شده آمینواسیدی

متناظر با آن روی ردیف شده پروتئینی، ناحیه های همبر روی توالیاز مشخص نمودن این نواحی 

ها با استفاده از های نوکلئوتیدی نیز شناسایی گردید و سپس از این نواحی حفاظت شده آغازگرتوالی

طراحی شدند تا توانایی انعطاف تکثیر  صورت هرزطراحی شد. آغازگرها به 5نسخه   OLIGOافزارنرم

-’5 ترتیبتوالی آغازگر پیشرو و پس رو به نظر را داشته باشند.ردهای مودر جنس

AGAAGCMGARAAYGARAGGATG-3’ 5 و’-CTCCARTARTCWATAGCAATMGC-3’ باشد.می 

مولار کلرید میلی 9برابر غلظت،  PCR 73میکرولیتر بافر  5/7میکرولیتر شامل  75در حجم  PCRواکنش 

میکرومولار از هر آغازگر و  dNTPs ،9/3 مولارمیلی 9/3از، پلیمر Taq DNAمنیزیم، یک واحد آنزیم 

/  C˚19 x 7 [ +'7/ 73'و طبق برنامه  Bioradدر دستگاه ترموسایکلر شرکت  DNAنانوگرم  93حدود 

C˚19  +'7 /C˚58  +'7 /C˚29  ]x 99  +'5/C˚25 x 7 .انجام شد 

یابی قطعات موردنظر، الحاق والیمنظور تبه: یابي قطعات تکثير شدهو توالي سازیهمسانه-ج

PCR  TMInsTAcloneتهیه شده از کیت pTZ57R/Tبه پلاسمید   PCRمحصولات حاصله از واکنش

Cloning  Kit (Fermentas Co.)  انجام شد. سپس با استفاده از روش الکتروپوریشن پلاسمیدهای

 LB هایمحیطها روی لونمنتقل شدند. پس از کشت ک MC1061  E. coliنوترکیب به داخل باکتری

های حاوی پلاسمید منظور تشخیص و تأیید همسانهها، بهسیلین و رشد آنبیوتیک آمپیجامد حاوی آنتی

( استخراج پلاسمید از Colony PCR 9 ( انجام واکنش9( غربالگری سریع، 7نوترکیب از سه روش 

هایی که حاوی قطعه راحل، همسانهم ها و هضم آنزیمی، استفاده گردید. پس از انجام اینهمسانه

 یابی شدند.موردنظر بودند توالی

                                                             
1- Active site 

2- http://prosite.expasy.org/scanprosite 
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افزار یابی، الکتروگرام توالی هر نمونه با نرمپس از دریافت نتایج توالی: هاتجزیه و تحليل داده -د

Chromas  جا که نتایج از آنها اطمینان حاصل گردید. بررسی گردید و از کیفیت مناسب آن 79/9نسخه

دست آوردن اطلاعات مربوط به توالی هنیز بود با ب  pTZ57R/Tیابی، حاوی توالی پلاسمیدز توالیحاصل ا

های مربوط سازی چندگانه بین توالی پلاسمید و توالی، همردیفNCBI هایاین پلاسمید در پایگاه داده

سازی و ز انجام همردیفانجام گرفت و پس ا  Multalinافزارهای ژنی موردنظر با استفاده از نرمناحیه

مشخص شدن نواحی مربوط به پلاسمید، این نواحی از توالی ژنی موردنظر جداسازی شد. سپس با 

ها، مورد بررسی قرار گرفتند. صحت توالی NCBIهای موجود در پایگاه داده BLASTاستفاده از ابزار 

های مربوط به گیاهان دیگر در یها با یکدیگر و نیز با توالسازی چندگانه توالیردیفهمچنین هم

منظور بررسی صورت گرفت. به  Multalinو  Megaهایافزار، با استفاده از نرمNCBI هایپایگاه داده

های مدنظر با و نیز بین جنس Anthemideaeهای مهم زیرخانواده بین جنس 2aox درصد تنوع ژن

 7جنسهای همتعداد جایگزینی 7/9نسخه  IN ARLEQUافزارهای گیاهی با استفاده از نرمسایر جنس

محاسبه گردید و پس از آن تعداد کل جایگزینی، حذف و اضافه به تعداد کل  9جنسو ناهم

 pairwiseدست آمد. همچنین میانگین به 2aoxنوکلئوتیدها تقسیم شده و درصد تنوع برای ژن 

distance بر اساس دو مدلK2P   وP-distance افزارز نرمبا استفاده اMEGA   دست آمد. در به 5نسخه

صورت گرفت و این  P-distanceاساس میانگین های ژنتیکی محاسبه شده براین مقاله تمام فاصله

های منظور بررسی رابطه فیلوژنی جنسچنین بههای موجود بود. همدلیل عدم تساوی نمونهبه

های تجزیه و تحلیل 5نسخه   MEGAافزاره از نرم، با استفاد2aoxاز نظر ژن  Anthemideaeزیرخانواده 

ای صورت گرفت و نمودارهای خوشه 9جوییها با استفاده از ضریب حداکثر صرفهفیلوژنتیکی داده

، درصد 2aoxاز نظر ژن  Anthemideaeهای مهم زیر خانواده تنوع جنس منظور مقایسهرسم گردید. به

دست آمد. به( http://www.ebi.ac.ukدر سایت ) 9هااهتشباهت با استفاده از ابزار جستجوی شب

افزار دست آمده با استفاده از نرمهای نوکلئوتیدی بههای آمینواسیدی، توالیهمچنین برای بررسی توالی

MEGA  جستجویتبدیل شد و سپس با استفاده ابزار  ایاسید آمینههای به توالی 5نسخه Scan Prosit 

                                                             
1  - Transition  

2- Transversion  

3- Maximum parsimony (MP) 

4- Sequence similarity tool 

http://www.ebi.ac.uk/
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صورت های آمینواسیدی به( برای هرکدام از توالیActiv siteنواحی فعال پروتئینی ) Expasyدر سایت 

 جداگانه جستجو گردید.

 

 نتايج و بحث

ای از این ژن را توانستند ناحیه 2aoxآغازگرهای طراحی شده برای ژن : شده الف( طول قطعات تکثير

  .Matricaria sp. ،Artemisia sp.  ،Santolina sp. ،Chrysanthemum sp. ،Achillea spهایدر جنس

یابی فرستاده شد. پس از تکثیر نمایند که تنها یک نماینده از هر جنس برای توالی  .Tanacetum spو

در حدود  2aoxای از ژن یابی و حذف توالی پلاسمیدی، ناحیههای حاصله از توالیدست آوردن دادههب

 (. 7جفت نوکلئوتید مشخص گردید )شکل  933
 

 
کنترل منفي و  5، چاهک bp  111. چاهک اول مارکر aox2با استفاده از آغازگرهای PCR( نتایج حاصل از 1 شکل

 باشد.مي Anthemideaeزیر خانواده  هایتکثير شده از جنس bp  011دهنده باند ها نشانبقيه چاهک
Figure 1. The results of PCR using primers aox2. First well is 100 bp ladder, The fifth well is negative 
control and other wells indicates the band 300 bp amplified production from Anthemideae subfamily 

 

تفاده که با اس 2aoxهای مذکور برای ژن دست آمده در جنسهای بهتوالی BLASTنتایج حاصل از 

ردیف هم دهندهصورت گرفت، نشان NCBIموجود در پایگاه اطلاعاتی  BLASTاز ابزار جستجوی 

بود،  NCBIهای همتای خود در سایر گیاهان موجود در پایگاه اطلاعاتی های مذکور با ژنشدن توالی

 دست آمده را تأیید نمود.های بهکه این امر صحت توالی

 های خانوادهبا سایر جنس Anthemideaeهای مهم زیرخانواده بررسی درصد شباهت بین جنس

مذکور اگرچه از نظر ژن  های زیرخانوادهخوبی نشان داد که جنسصورت گرفت و نتایج به کاسنی

aox2 (.9شکل فاصله دارند ) های خانوادهباشند اما با سایر جنسبه یکدیگر نزدیک می 
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 های خانوادهبا سایر جنسAnthemideae های زیرخانواده شباهت بين جنس نتایج حاصل از بررسي درصد -2شکل 

 .aox2در ژن کاسني 
Figure 2.The results of the similarity between the genera belong to Anthemideae subfamily with other 
genera of  Asteraceae family for aox2 gene 

 

 2aoxهای آمینواسیدی ابتدا بر اساس توالی ژن منظور بررسی توالیبه: سيدیهای آمينو اج( بررسي توالي

ردیف شدن توالی آمینواسیدی دست آمد. همدر گیاه مدل آرابیدوپسیس، چهارچوب قرائت صحیح به

، sp. Artemisia،sp.  Matricaria هایدر جنس 2aoxژنی  حاصل از ترجمه توالی نوکلئوتیدی ناحیه

p.s Santolina ،sp. Tanacetum، sp.Achillea  و sp. Chrysanthemum  2با توالی پروتئینی ژنaox  در گیاه

دیگری برای اثبات صحت  سند( 9)شکل  NCBIهای آرابیدوپسیس و سایر گیاهان موجود در پایگاه داده

 مذکور بود.  توالی
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های در جنس 2aoxئوتيدی ناحيه ژني توالي نوکل های آمينواسيدی حاصل از ترجمهبررسي توالي -0شکل 

Matricaria sp. ،Artemisia sp. ،Santolina sp. ،Tanacetum sp.، Achillea sp.  وChrysanthemum sp.  و
 .در سایر گياهان 2AOXمقایسه آن با توالي پروتئين 

Figure 3. Study amino acid sequence alignments of aox2 gene between the genus of Matricaria sp., 
Artemisia sp., Santolina sp., Tanacetum sp., Achillea sp. and Chrysanthemum sp. and some other plants. 

 

در  2aoxژنی  اسیدی حاصله از ناحیهتوالی آمینو شودمشاهده می 9طور که در شکل همان
و نیز سایر گیاهان  A. annuaیس و گونه گیاه آرابیدوپس در یهای مذکور که با توالی پروتئینجنس

ای که ناحیه 9 اند. در شکلردیف شدهخوبی همدست آمده است بهبهNCBI های پایگاه داده موجود در
منظور طراحی آغازگر مورد ای است که بهحفاظت شده با رنگ مشکی مشخص شده همان ناحیه

های مذکور حفاظت شده مدنظر در جنس شود ناحیهکه ملاحظه می طوراستفاده قرار گرفته بود و همان

 نیز وجود دارد. Anthemideae زیرخانواده

 منظوربه :2aoxاز نظر ژن  Anthemidaeهای زیرخانواده د( بررسي تنوع و روابط فيلوژني جنس

بین P-distance و نیز بر اساس مدل K2P بر اساس مدل  Pairwise distanceبررسی تنوع، میانگین 
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یک جنس برون  عنوانهای مذکور و گیاه آرابیدوپسیس بههای مدنظر با یکدیگر، بین جنسنسج

ای و نیز عنوان یک جنس هم زیرخانوادهبه A.annuaهای مذکور و توالی جنس ای، بین جنسخانواده

نتایج ای، محاسبه گردید. خانوادهیک جنس هم عنوانبه  Lactuca sativaهای مذکور با جنسبین جنس
 آورده شده است. 7حاصل از این محاسبات در جدول 

 

 ،A. annua با یکدیگر و همچنين با جنس Anthemidaeهای زیرخانواده بررسي ميزان تنوع بين جنس -1جدول 

A. thaliana  و جنسL. sativa بر اساس سه پارامتر ميانگين کلPairwise distance   بر اساس مدل وP2K  و-P

distance  2های همجنس و ناهمجنس از نظر ژن نيز درصد تنوع برمبنای جایگزینيوaox. 

Table 1.Evaluation of the genetic variation among genera of Anthemidae subfamily with each other 
and also with A. annua, A. thaliana and L. sativa genera based on three parameters of Pairwise 
distance and based on K2P and P-distance and diversity of transition and transversion substitutions 
substitutions of aox2 gene 

 نام جنس

Genus name 
شماره ثبت 

جدید در 
NCBI 

Accession 

number in 

NCBI 

 Pairwiseمیانگین کل

distance 
 P2Kبر اساس مدل 

Total average 

Pairwise distance 

P 2based on of K

model 

 Pairwise میانگین کل

distance 

-Pبر اساس مدل 

distance 
Total average 

Pairwise distance 

on the base of P-

distance model 

درصد تنوع بر اساس 

های همجنس و جایگزینی

 ناهمجنس

genetic diversity 

based on transition 

and transversion 

substitutions 

Matricaria sp. 
Artemisia sp. 
Santolina sp. 

Tanacetum sp. 
Achillea sp. 

Chrysanthemum sp. 

KF585051 
KF585046 
KF585048 
KF585049 
KF585050 
KF585047 

0.063 0.059 %14.5 

Matricaria sp. 
Artemisia sp. 
Santolinae sp. 
Tanacetum sp. 

Achilleasp. 
Chrysanthemum sp. 
Arabidopsis thaliana 

- 0.39 0.30 %40.37 

Matricaria sp. 
Artemisia sp. 
Santolinae sp. 
Tanacetum sp. 

Achillea sp. 
Chrysanthemum sp. 

Artemisia annua 

- 0.045 0.042 %14.2 

Matricaria sp. 
Artemisia sp. 
Santolinae sp. 
Tanacetum sp. 

Achillea sp. 
Chrysanthemum sp. 

Lactuca sativa 

- 0.368 0.286 %37.22 
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ی های حاصله از بررسو نیز داده distanc-Pو  P2Kهای دست آمده از محاسبه میانگینهای بهداده

وجود بیشترین  دهنده(، نشان7جدول جنس )جنس و ناهمهای هماساس جایگزینیدرصد تنوع بر

های مذکور با گیاه مدل ژنتیکی بین جنس ن فاصله( و نیز بیشتریدرصد 93 درصد تنوع )بالای

های مذکور با یکدیگر و نیز ژنتیکی بین جنس که درصد تنوع و فاصلهباشند. در حالیآرابیدوپسیس می

های مذکور در دهد جنسخوبی نشان میباشد، که این امر بهبسیار کمتر از این میA. annua با جنس 

اند. ولی نمودارها حاکی از ژنتیکی زیادی با یکدیگر پیدا ننموده صلهفا 2aoxطی تکامل از نظر ژن 

با جنس هم  Anthemideae های مذکور زیرخانوادهژنتیکی و درصد تنوع زیاد بین جنس وجود فاصله

میزان تنوع موجود باشند که این تنوع مشاهده شده، بهمی Lactuca sativaخانواده خود یعنی جنس 

ای( نزدیک است. این تنوع بالا، ذکور با جنس آرابیدوپسیس )یک جنس برون خانوادههای مبین جنس

 2aoxاز نظر ژن  Anthemideae های زیرخانوادهباشد که جنساین واقعیت می احتمالا بیان کننده

از نظر این ژن حفاظت شدگی چندانی  Asteraceae های خانوادهاند اما بین جنسحفاظت شده خوبیبه

خانواده خود که متعلق به های همهای مذکور با جنسعبارت دیگر جنسگردد. بهاهده نمیمش

فاصله ژنتیکی زیادی پیدا  Lactuca sativaباشند مانند می Asteraceaeدیگری از خانواده  زیرخانواده

از نظر  Anthemideaeهای مذکور در زیرخانواده دهند جنسخوبی نشان میاند که این شواهد بهنموده

که اعضای  اند. اما تغییرات محیطی و تکاملیتکامل مسیر تنفسی آلترناتیواکسیداز با یکدیگر همسو بوده

تفکیک نموده است  Asteraceaeهای ها و زیر خانوادهرا از سایر جنس Anthemideae زیرخانواده

ژنتیکی و  چنین وجود فاصلههمنیز گردیده است.  2aoxژنتیکی زیاد، از نظر ژن  فاصله منجربه بروز

با جنس آرابیدوپسیس تأیید  Anthemideae های مذکور در زیر خانوادهدرصد تنوع زیاد بین جنس

در طول تکامل دست  aox باشد که اعضای خانواده ژنی کد کننده آنزیمدیگری بر این واقعیت می

 اند. خوش تغییرات زیادی بوده

 های مذکور در زیرخانوادهبین جنس 2aoxفیلوژنتیکی بر اساس ژن منظور بررسی بهتر روابط به

Anthemideaeجویی و به کمک گیاهان موجود در پایگاه ، درخت فیلوژنی بر اساس روش حداکثر صرفه

  باشد.قابل مشاهده می 9رسم گردید که نتایج آن در شکل  2aoxبر اساس توالی ژن  NCBIهای داده
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 Vigna unguiculata(aox gene)

 Vigna unguiculata(Aox2a) gene

 Vigna unguiculata

 Glycine max

 Phaseolus vulgaris

 Medicago truncatula

 Citrus sinensis

 Mangifera indica aox2

 Corylus heterophyl

 Ricinus communis

 Ricinus.communis

 aox2-vitis

 dacus2

 Daucus carota(AOX2a) gene AOX2a

 Lycopersicon esculentum

 dacuse-carota-aox2

 Pinus pinea

 aox2 Artemisia.sp

 Artemisia annua strain Artemis-mRNA sequence

 aox2 Santolina.sp

 aox2 Tanacetum sp

 aox2 Chrysanthemum.sp

 aox2 Achillea sp

 aox2 Matricaria sp

 Vitis vinifera

 Cucumis sativus

 Citrullus lanatus

 Cucurbita pepo

 Hypericum perforatum

 Arabidopsis thaliana

 Arabidopsis lyrata subsp. lyrata

 Catharanthus roseus

 Lactuca sativa

 N.tabacum

 Nicotiana attenuata

 Solanum lycopersicum

 Capsicum annuum

 Picea.sitchensis

 Thellungiella halophila

 Crocus sativus

 Zea mays alternative oxidase AOX2 precursor (Aox2)

 Triticum aestivum2

 Oryza sativa

 Triticum.aestivum

 Triticum aestivum

 Dracunculus vulgaris DvAOX

 Philodendron bipinnatifidum PsAOX

 Lysichiton camtschatcensis LcAOX

 Symplocarpus renifolius SrAOX

 Lysichiton camtschatcensis LcAOX(2)

50

43

65

75
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93
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100

79
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100

51

29

94

36
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10

1

31

9

11

46

33

21

37

19

11

7

4

9

0

2

24

22

99

46

36

54

53

 
 ، .Matricaria sp. ،Artemisia sp.،Santolina spهای مربوط به روابط ژنتيکي جنس اینمودار خوشه -4شکل 

Chrysanthemum sp. ،Achillea sp.  وTanacetum sp. در زیر خانواده Anthemideae  و جایگاه آنان در ارتباط با سایر
های مذکور ، جنسMaximum parsimony یب، با استفاده از ضر2aoxبر اساس ژن  NCBIهای های موجود پایگاه دادهجنس

 با رنگ سبز مشخص شده است.Anthemideae  زیرخانواده

Figure 4. Chart cluster of genetic relationships in Matricaria sp., Artemisia sp., Santolina sp., 
Chrysanthemum sp., Achillea sp. and Tanacetum sp. genus of Anthemideae subfamily and their 
position in relation to other existing genera in NCBI database based on aox2 gene, using the 
coefficient Maximum parsimony. the genera belong to Anthemideae subfamily has been marked by 
green color. 
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شوند کهه بندی میتری طبقههای کوچکبه گروه Anthemideaeهای زیرخانواده طور کلی جنسبه

 بنهدیردهاز نظر  .Matricaria sp و .Achilllea spهای شود. جنسگفته می های گیاهیها بخشبه آن

-Pairwiseمیهانگین  (. نتهایج حاصهل از محاسهبه2گیرنهد )قرار مهی Matricariinaeدر بخش گیاهی 

distance  براساس( مدلK2Pاز نظر ژ ) 2نaox اشاره شهد.های خوبی نشان داد که در بین جنسنیز به 

کند. خوبی این واقعیت را تأیید میاین دو جنس کمترین فاصله ژنتیکی را با یکدیگر نشان دادند که به

رسم گردید نیز این دو جنس در یک گهروه در  2aoxنیز که بر اساس ژن  9ای شکل در نمودار خوشه

و همکهاران  Himmelreichچنهین ( و ههم9333و همکهاران ) Watsonانهد. فتههکنار یکدیگر قرار گر

روابهههط فیلهههوژنی  ITSو نشهههانگر مولکهههولی  ndhf( بههها اسهههتفاده از ژن کلروپلاسهههتی 9338)

 Achillleaهای ها نشان داد که جنسرا مورد بررسی قرار دادند و نتایج آن  Anthemideaeزیرخانواده

sp. و Matricaria sp.  و جنس یک گروه قرار گرفتهدر Tanacetum sp. هها نزدیکترین جهنس بهه آن

بها  ITS کلروپلاستی و نیز براسهاس نشهانگر مولکهولی ndhfبندی براساس ژن . طبقه(2 و 9) باشدمی

که بر  7( در جدول K2Pمدل )براساس  Pairwise-distanceیانگین دست آمده از محاسبه مههای بداده

ایهن  9ای رسم شده در شهکل باشد اما در نمودار خوشهنجام گرفته است، همسو میا aox2مبنای ژن 

رود که این تفاوت ناشهی از ایهن امهر باشند. احتمال مینزدیکتر می .Chrysanthemum spها به جنس

ههای کهه ژنباشهند در حهالیتر میدلیل حفاظت شدگی بیشتر دقیقهای کلروپلاستی بهباشد که ژنمی

ههای هها بسهیار بیشهتر از ژننماینهد و تنهوع در آنتکامل بیشتری حاصهل می aox2ی مانند ژن اهسته

های همراه ژنها بههمین منظور بررسی روابط فیلوژنی بر اساس آنخورد و بهکلروپلاستی به چشم می

کسیدانی در اکلروپلاستی قابل اعتمادتر است. با توجه به اهمیت گیاهان دارویی و حضور ترکیبات آنتی

ژن مذکور مطالعهات  ها رو به افزایش است ولی در زمینهها در رابطه با این ژنها مطالعات و بررسیآن

وجود ندارد. از معدود مطالعاتی کهه در ایهن زمینهه  Anthemideae های زیر خانوادهمشابهی در جنس

، GPXاکسهیدانی ههای آنتهییمآنهز های کدکنندهتوان به پژوهشی که در آن ژنصورت گرفته است می

APX ،CAT  وSOD ( در گیاه دارویی جینسینگPanax ginseng( شناسایی شد، اشاره نمهود )در 1 .)

ها این آنزیم های کدکنندههای مذکور، بیان ژندست آمده در آنزیمههای بمطالعه مذکور بر اساس توالی

خوبی نشان داد دست آمده در این مطالعه بههیج بهای زنده و غیرزنده بررسی گردید. نتادر شرایط تنش

هایی که تاکنون هیچ توالی را در جنس aox2 خوبی توانست توالی ژنها بهکه روش جستجوی شباهت

 ، شناسایی نماید. ها در دسترس نبودهمشابهی برای از آن



  احد يامچي

773 

 منابع
1.Ahmad, P., Jaleel, C.A., Ozooz, M.M., Nabi, G. 2009. Generation of ROS and 

nonenzymatic anoxidants during abiotic stress in plants. Bot. Res. Int. 2: 11-20. 

2.Murry, M., Thompson, W.F. 1984. Rapid isolation of high molecular weight 

plant DNA. Nucl. Acid. Res. 8: 4321-4325. 
3.Granczarska, M. 2005. Response of the ascorbate-glutathione cycle to re-aeration 

following hypoxia in lupine roots. Plant Physiol. Biochem. 43: 583-590. 

4.Himmelreich, S., Kllersj, M., Eldens, P., and Oberprieler, C. 2008. Phylogeny of 
southern hemisphere Compositae- Anthemideae based on nrDNA ITS and 

cpDNA ndhF sequence information. Plant System. Evol. 272: 131–153. 

5.Mittler, R. 2002. Oxidative stress, antioxidants and stress tolerance. Trends Plant 
Sci. 7: 405-410. 

6.Watson, L.E., Evans, T.M., Bluarte, T. 2000. Molecular phylogeny and 

biogeography of tribe Anthemideae (Asteraceae), based on chloroplast gene 

ndhf. Molecul. Phylogen. Evol. 5: 59-69. 
7.Yang, D.C., Sathiyaraj, G., Lee, O.R., Parvin, S., Khorolragchaa, A., Kim, Y.J. 

2010. Transcript profiling of antioxidant genes during biotic and abiotic stresses 

in Panax ginseng C.A. Meyer. Molecul. Biol. Rep. 10: 458-4668.  

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



792 


