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  در سوسن چلچراغ  matkمطالعه فیلوژنی مولکولی و ساختار پروتئین 

)Lilium ledebourii [Baker] Boiss(  
  

 1و سید علیرضا سلامی 1مقدم ، محمدرضا فتاحی1، محسن کافی1نادري انگیز روح*، 1مرتضی شیخ اسدي
   دانشگاه تهران، کرج، ایران ،گروه مهندسی علوم باغبانی و فضاي سبز1

  09/10/1398؛ تاریخ پذیرش: 20/07/1398تاریخ دریافت: 
  1چکیده

ها براي بررسی روابط  ترین ژن مناسب ازهاي بارکد گیاهی است و  یکی از بهترین ژن matkژن کلروپلاستی  سابقه و هدف:
اي ارزشمند بومی ایران است که ه سوسن چلچراغ از گونه. معرفی شده استفیلوژنتیکی و تکاملی در سطوح گونه تا خانواده 

سایر اي با  ، تاکنون در هیچ مطالعههاي ارزشمندي که دارد رغم ویژگی این گونه علیشدت در معرض خطر انقراض قرار دارد.  به
به بررسی  matkکارگیري توالی  هاین پژوهش با ب هاي این خانواده از نظر جایگاه فیلوژنی مورد بررسی قرار نگرفته است. گونه

  پرداخته است. این جنساز گونه دیگر  41ا دي و قرابت ژنتیکی سوسن چلچراغ ببن جایگاه رده
  

، DNAیید کیفیت و کمیت أانجام شد. بعد از ت Qiagen DNEasyبا استفاده از کیت  DNAاستخراج  ها: مواد و روش
با استفاده از  matKانجام و توالی کامل ژن  PacBioبا استفاده از پلتفرم نسل جدید  Real-Time (SMRT)صورت  هیابی ب توالی

1NCBI اطلاعات ژنی در پایگاهو ابزراهاي بیوانفورماتیک استخراج  ور بررسی ظمن به .ثبت شد MN557236به شماره دسترسی  2
و با  ClustalWها با روش  دست آمد. همه توالی هب ژنیگونه دیگر لیلیوم از پایگاه اطلاعات  matk 41  روابط فیلوژنتیک، توالی

فاصله ژنتیکی کار گرفته شد.  هنمایی جهت رسم درخت فیلوژنی ب ردیف شدند. روش حداکثر درست هم 7مگا افزار  استفاده از نرم
جایگزینی با استفاده از ماتریس  نمایی مرکب الگوي جایگزینی نوکلئوتیديمیزان حداکثر درستمحاسبه شد.  K2Pبه روش 

هاي  مارپیچمانند اي  ساختارهاي ثانویه Phyre2و  FFPred  ،InterProScan ،TargetPبا استفاده ابزارهاي تخصصیبرآورد شد. 
αهاي  ، پیچβ بعدي پروتئین مورد بررسی قرار گرفت. هاي تصادفی و ساختار سه و مارپیچ   
  

  قرار  Bتقسیم شدند که گونه ایران در خوشه  Dو  A ،B ،Cها به چهار خوشه  ، لیلیومفیلوژنیدرخت طبق نتایج  ها: یافته
    ترین شباهت را با سه گونه ، سوسن چلچراغ بیشچنین بررسی فاصله ژنتیکی و هماس توپولوژي فیلوژنی براس گرفت.

Lilium pyrenaicum ،L. ciliatum  وL. candidum  در  ،در بررسی بیوانفورماتیکیداشت.  درصد 97 پایداريبا ارزش
 آرژینینینه مداراي اسید آ 271جایگاه  سوسن چلچراغ در. شدگی مشاهده شد این پروتئین درجه بالایی از حفاظت یفیهمرد

ها در این جایگاه  مشابه بود. سایر گونه L. candidumو  L. pyrenaicum ،L. ciliatumهست و از این نظر فقط با سه گونه 
، 363، 346، 317هاي  از جمله در موقعیتاي مختلف  آمینه هاي اسید هاي زیادي در جایگاه تفاوتداراي اسید آمینه لیزین بودند. 

                                                
  rnaderi@ut.ac.irمسئول مکاتبه:  *

1- NCBI 
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 233ن داد که این پروتئین داراي در سوسن چلچراغ نشا matkبررسی تشابه ساختار دوم توالی . ها مشاهده شد در گونه 417
 74/30اسید آمینه در مارپیچ تصادفی ( 156درصد) و  69/4( βاسید آمینه در پیچ  24درصد)،  α)51/45 اسیدآمینه در مارپیچ 

  ) است.درصد
  

دوبعدي و مورد تجزیه و تحلیل قرار داد و ساختار پژوهش حاضر براي اولین بار این ژن را در سوسن چلچراغ گیري:  نتیجه
اس ئین براي نخستین بار ارائه شد. بر اسچنین مدل ساختار سوم این پروت مشخص شد. هم βا و صفحات ه هلیکس αت موقعی

  ، L. pyrenaicum  ترین شباهت را با سه گونه ، سوسن چلچراغ بیشچنین بررسی فاصله ژنتیکی و همتوپولوژي فیلوژنی 
L. ciliatum  وL. candidum قرابت سوسن چلچراغ از نظر مولکولی (فیلوژنی، ساختار  پژوهشکلی، در این  طور داشت. به

  هاي لیلیوم بررسی شد. ) با دیگر گونهپروتئین
  

    in silico ،matk، بارکدینگ DNAهاي لیلیوم،  گونهفیلوژنی،  لیدي:ک هاي واژه
  

  مقدمه
جنس و حدود  64خانواده،  10راسته لیلیالس 

ترین  بزرگ ).18و  2شود ( میگونه را شامل  1500
را در گونه  610 باشد که می لیلیاسهخانواده این راسته، 

از دیدگاه باغبانی جنس  ).18( خود جاي داده است
ترین جنس این خانواده  مهمگونه،  100با حدود  لیلیوم

بندي قرار گرفته است.  مورد طبقه بار چندیناست که 
بندي این  توان به طبقه ها می بندي از معتبرترین طبقه

به هفت  اشاره نمود که ویژگی 15بر اساس جنس 
، 2پسودولیریوم، 1مارتاگون: شده استبخش تقسیم 

 6لئوکولیریون، 5سینومارتاگون، 4آرچلیریون، 3لیریوتیپوس
 لیلیاسهبندي خانواده  طبقه .)9( 7دائورولیریونو 

کاریولوژیکی و ، شناسی ریختبا مطالعات همواره 
رویکردهاي  که شود فیلوژنی مولکولی پیگیري می

جدید فیلوژنی مولکولی باعث تغییراتی اساسی در این 
  ).11بندي شده است ( طبقه

هاي ارزشمند بومی ایران  سوسن چلچراغ از گونه
شدت در معرض خطر انقراض قرار دارد.  است که به

                                                
1- Martagon 
2- Pseudolirium 
3- Liriotypus 
4- Archelirion 
5- Sinomartagon 
6- Leucolirion 
7- Daurolirion 

  قهتوان به سا هاي این گونه می یاز جمله ویژگ
رایحه مطبوع اشاره  و دهنده قوي، تعداد گل زیاد گل

شود این گونه  هاي کم نظیر باعث می این ویژگی کرد.
از لیلیوم از دیدگاه باغبانی بسیار ارزشمند باشد. 

در معرض   اي ارزشمند این گونهه رغم ویژگی علی
جایگاه و ارتباط  ،اي خطر، تاکنون در هیچ مطالعه

هاي این خانواده  با سایر گونه L. ledebouriiفیلوژنی 
 مورد بررسی قرار نگرفته است.

شود جهت بررسی روابط تکاملی  امروزه سعی می
از اطلاعات  ،شناسی ریختو فیلوژنی بجاي اطلاعات 

استفاده شود. هر  هاو پروتئین DNAحاصل از توالی 
 عنوان یک خصوصیت تواند به نوکلئوتید یا اسیدآمینه می

جهت بررسی روابط فیلوژنی در نظر گرفته شود. در 
امتیاز دادن به این  ،شناسی ریختسه با اطلاعات یمقا

تر است و هم اطلاعات  نوع اطلاعات ژنتیکی هم ساده
دهند. براي مثال با مقایسه  تري در اختیار قرار می بیش

مقایسه قابل نقطه  1000 ،نوکلئوتیدي 1000دو توالی 
شود نسبت به اطلاعات  در دسترس است که باعث می

تري از اطلاعات دسترسی  به حجم بیش شناسی ریخت
  ).8( پیدا کنیم

DNA  بارکدینگ یک روش شناسایی گونه با
است. در  DNA کوتاهی از استفاده از یک ناحیه
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هایی هستند  حاوي تفاوت DNAحقیقت بارکدهاي 
ها مطرح  تمایز گونه عنوان ویژگی توانند به که می

طور  باشند. در طول دهه گذشته این روش به
کار  هاي براي تسهیل مطالعات تنوع زیستی ب فزاینده

اي  تعدادي از مناطق ژنی هسته .)1( گرفته شده است
عنوان بارکدي بالقوه براي گیاهان  و پلاستیدي به

 DNAاند و جستجو براي یک بارکد  پیشنهاد شده
   مانند اي ژنوم کلروپلاستیه گیاهی روي ژن

atpF–atpH ،matK ،nhdJ ،psbK–psbI ،rbcL ،
trnH–psbA ) 19و  1متمرکز شده است.( 

matK هاي بارکد گیاهی  یکی از کاراترین ژن
جفت باز طول  1570طور تقریبی  این ژن بهاست. 

در ژنوم  trnKدر درون اینترون  matK. ژن دارد
ها  برخی از سرخس ر گیاهان به جزت بیشکلروپلاست 
، matkسرعت تکاملی بالاي ژن  ).19قرار دارد (

ترین و  عنوان یکی از مناسب باعث شده این ژن به
هاي کلروپلاستی براي حل روابط  مدترین ژنآکار

ویژه در سطح  هفیلوژنی و تکاملی در سطوح مختلف ب
این ویژگی  ).17همواره مطرح باشد ( جنس گونه و

این ژن به تنهایی  باعث شده matkمنحصر به فرد ژن 
در بارکدینگ  DNAعنوان  ها به یا همراه با سایر توالی

کار  بارکدینگ DNA .)19( شودنظر گرفته 
کند و  تر می را آسانبندي گیاهی  متخصصین رده

ها  بندي صحیح گونه چنین امکان تشخیص و طبقه هم
  ).15آورد ( متخصص نیز فراهم میغیر دبراي افرارا 

 matKژن  in silicoاین پژوهش با هدف بررسی 
ک، مشخص کردن تحلیل فیلوژنتیه و منظور تجزی به

  و کرد، ساختمان دوم و سوم پروتئین عمل
تاي تعیین بیوانفورماتیکی در راس هاي تحلیلبررسی 

 ویژه ههاي مختلف لیلیوم ب در گونه  مشخصات این ژن
L. ledebourii .انجام شد  

  

  ها مواد و روش
هاي سوسن  ، نمونه برگDNAمنظور استخراج  به

آوري شد. استخراج  چلچراغ از داماش گیلان جمع
DNA  از برگ با استفاده از کیت استخراجQiagen 

DNEasy  انجام شد. کیفیت و کمیتDNA  با
ز ونهایت با ژل آگار استفاده از نانودراپ ارزیابی و در

یابی  درصد بررسی و در نهایت نمونه براي توالی 1
 Real-Time (SMRT)صورت  هیابی ب توالیارسال شد. 

انجام و  PacBioبا استفاده از پلتفرم نسل جدید 
با استفاده از ابزراهاي  matKتوالی کامل ژن 

جهت حصول اطمینان از بیوانفورماتیک استخراج شد. 
با و تعیین هویت توالی  بررسی، مقایسهنتایج دریافتی، 

و عملیات  NCBIاستفاده از اطلاعات موجود در 
در  matkتوالی کامل ژن  انجام پذیرفت. بلاست
 MN557236به شماره دسترسی  NCBIپایگاه 

  (انتشار نیافته) ثبت شد.
 matK  ور بررسی روابط فیلوژنتیک، توالیظمن به

 اطلاعات ژنی از پایگاه لیلیومدیگر گونه  41در 
NCBI )https://www.ncbi.nlm.nih.gov (دست هب 

آمد. بهترین مدل جهت رسم درخت فیلوژنی با 
انتخاب شد. در مرحله  Mega 7افزار  استفاده از نرم

و  ClustalWدست آمده با روش  ههاي ب بعدي توالی
فرض   تنطیمات پیشبا  Mega7افزار  با استفاده از نرم

جهت  2نمایی حداکثر درستروش شدند. 1 ردیف هم
چنین یک  هم کار گرفته شد. هرسم درخت فیلوژنی ب

در نظر  3گروپ اوتعنوان  به Tricyrtisگونه از جنس 
با استفاده از  K2Pبه روش فاصله ژنتیکی گرفته شد. 

منظور بررسی احتمال  به محاسبه شد. Mega7افزار  نرم
از ماتریس  5و متقاطع 4هاي انتقالی جایگزینیانواع 

                                                
1- Multiple sequence alignments 
2- Maximum likelihood 
3- Outgroup 
4- Transitional substitutions 
5- Transversional substitutions 



 1399) 4)، شماره (27جلد (هاي تولید گیاهی  نشریه پژوهش
 

184 

نمایی مرکب الگوي جایگزینی برآورد حداکثر درست
  جایگزینی نوکلئوتیدي استفاده شد.

ها با استفاده از  بینی ساختار ثانویه پروتئین پیش
SOPMA ]Number of conformational states: 4، 

Window width: 17  وSimilarity threshold:8[ )4 (
بعدي  بینی ساختار سه پیش ) انجام شد.FFPred )5و 

 )2015روش کلی و همکاران (طبق  matkپروتئینی 
اعداد تشابه بر اساس امتیاز  .)10( انجام گرفت

هاي موجود در  دامیندست آمد.  به SIASهمردیفی 
افزار  با استفاده از نرما ه ها و کارکرد آن پروتئین

InterProScan )14 و (MEME Suite 5.1.0 
)http://meme-suite.org/index.htmlدست آمد. ه) ب  
  

  نتایج و بحث
ها و همردیفی  نتایج بررسی کارکرد پروتئین

ها، نقاط  هاي لیلیوم، دامین گونه matkهاي  توالی
اي  نوکلئوتیدها و اسیدهاي آمینه  حفاظت شده و توالی

اند را به خوبی نشان  نکرده تغییري که در طی تکامل
 و پیوست). 2، 1 هاي داد (شکل

 

  
  . matkبخشی از همردیفی توالی پروتئینی  -1شکل 

Fig. 1. Part of the alignment of matk protein sequence. 
  

هاي  گونهاز بررسی فیلوژنی یک ژن در بین 
هاي کد شونده به منظور پی  گیاهی بر اساس توالی

هاي احتمالی طی تکامل استفاده شده  بردن به جهش
ها در شکل  ردیفی توالی نتایج هماز  بخشی). 6است (

 هاي) آمده است. تغییرات زیادي در توالی اسید1(
هاي مختلف مشاهده نشد. از جمله  در گونه  آمینه

 271توان به اسید آمینه  نظر می هاي توالی مورد تفاوت
لدبوري اشاره کرد که در این جایگاه داراي  گونه در

  هست و از این نظر فقط با  آرژینینینه ماسید آ
  و  L. pyrenaicum ،L. ciliatumسه گونه 

L. candidum ها در این  مشابه بود. سایر گونه
در ها  همه گونهجایگاه داراي اسید آمینه لیزین بودند. 

  جز گونه  داراي هیستیدین بودند به 317موقعیت 
L. lankongense  که در این موقعیت داراي

داراي  346در موقعیت  L. hansoniiآسپاراژین بود. 
ها  نهکه در این موقعیت تمامی گو لیزین بود در حالی
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، در L. lancifoliumجز  داراي ایزولوسین بودند. به
ها داراي آسپارات بودند. در  تمامی گونه 363موقعیت 
ونین ئتر L. concolorفقط در نیز  417موقعیت 

ها در این جایگاه داراي  مشاهده شد و سایر گونه
 ).1بودند (شکل  آرژینین

 

 
  

 (پایین). L. regale(بالا) و  L. ledebourii در ها و دامین matKي اه کارکرد موجود در پروتئین -2شکل 
Fig. 2. Domains and protein function of matk in L. ledebourii (Top) and L. regale (Below). 

 
IPR024942, PF01824: The function of thisregions is unknown. IPR024937: Group II introns use intron-
encoded reverse transcriptase, maturase and DNA endonuclease activities for site-specific insertion into DNA. 
PF01348: This entry represents a sequence region known as domain X, which is conserved in group II introns 
and is required for maturase function. 

 
هاي  جایی نتایج حاصل از درصد انواع جابهبررسی 

نشان داد  matkمتقاطع و انتقالی در نوکلئوتیدهاي ژن 
ترین میزان جایگزینی مربوط به بازهاي  بیشکه 

مقدار براي تبدیل که این  طوري پیریمیدینی است، به
درصد بود. این مقدار  76/22سیتوزین به تیمین 

درصد و  75/18جایگزینی براي بازهاي پورینی، 
چنین  مربوط به تبدیل گوانین به آدنین بود. هم

ترین مقدار جابجایی متقاطع مربوط به تیمین با  بیش
  بود.  56/7آدنین و تیمین با گوانین با مقدار 

تر بودن جابجایی انتقالی نسبت  یشدهنده ب نتایج نشان
 پژوهشگران). 1به جابجایی متقاطع است (جدول 

). این 3اند ( دیگري نیز این شیوه تغییر را گزارش داده
علت متیلاسیون سیتوزین رخ  به به احتمال زیادتغییر 

 ).16دهد ( می
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 . matkژن نمایی مرکب الگوي جایگزینی نوکلئوتیدي براي  حداکثر درستمیزان برآورد  -1جدول 
Table 1. Maximum Composite Likelihood Estimate of the Pattern of Nucleotide Substitution for matk gene. 

G  C  T  A    

8.95  3.16  7.56  -  A  
3.01  9.5   -  6.3  T 

3.01   -  22.76  6.3  C 

 -  3.16  7.56  18.75  G 

  
هاي مختلف لیلیوم  در گونه matkطول توالی ژن 

و در سوسن جفت باز متغیر  1549تا  1521بین 
طبق توپولوژي درخت  .بود 1536 ، این مقدارچلچراغ

  هاي لیلیوم به  استرپ، گونه فیلوژنی و امتیاز بوت
نتایج این مطالعه ). 3چهار گروه تقسیم شدند (شکل 

   13خوانی دارد ( هم پژوهشگرانبا مطالعات دیگر 
  ترین خوشه و شامل  بزرگ Dخوشه ). 12و 

L. nobilissimum ،L. japonicum ،L. speciosum، 
L. nepalense ،L. mackliniae ،L. henryi ،  

L. leucanthum ،L. sargentiae ،L. regale ،  
L. taliense ،L. bakerianum ،L. amoenum ،  

L. philadelphicum ،L. rubellum ،L. auratum ،
L. duchartrei ،L. lankongense  وL. fargesii 

  بود.
  ، L. pumilum ،L. concolorهاي  گونه

L. callosum ،L. leichtlinii ،L. hansonii ،  
L. cernuum ،L. lancifolium ،L. maculatum ،

L. davidii ،L. bulbiferum ،L. medeoloides ،  
L. martagon  وL. brownii درصد 42 با حمایت 
را تشکیل دادند. در این گروه، زیر  Aخوشه مستقل 

 ،L. pumilumمتشکل از  ،درصد 66 گروهی با حمایت
L. concolor ،L. callosum ،L. leichtlinii ،  
L. hansonii ،L. cernuum ،L. lancifolium ،  

L. maculatum ،L. davidii  وجود دارد که طبق
 L. hansoniiجز   همگی به ،شناسی ریختمطالعات 

 شوند بندي می هاي سینومارتاگون طبقه لیلیوم وجز
آسیاي ها  . نواحی پراکنش تمامی این گونه)3(شکل 

هاي  دیگري هم نزدیکی گونه پژوهشگرانشرقی است. 
  .)7اند ( با ناحیه پراکنش مشترك را نشان داده

 ، L. pyrenaicum به همراه سه گونهسوسن چلچراغ 
L. ciliatum  وL. candidum درصد 97 با حمایت، 

را تشکیل دادند. نتایج ماتریس فاصله هم  Bخوشه 
ترین فاصله  نشان داد که همین سه گونه نزدیک

چنین با بررسی  ژنتیکی را با سوسن چلچراغ دارند. هم
ترین فاصله  بیش K2Pها به روش  فاصله ژنتیکی گونه

، L. superbumهاي  با گونه L. regaleژنتیکی بین 
L. concolor  وL. pumilum  مشاهده شد (جدول

2.(  
  هاي مطالعه حاضر،  کلی در بین گونهطور به

L. japonicum  وL. speciosum  با ارزش بوت
 با ارزش L. auratumو  L. rubellum، درصد 99استرپ 

  و  L. washingtonianum و درصد 99بوت استرپ 
L. pardalinum  درصد 88با ارزش بوت استرپ ،

ها  ترین گونه نزدیکطبق بالاترین امتیاز بوت استرپ، 
این نتایج در مطالعات دیگر  .)3(شکل  به هم بودند

از  ؛هاي دیگر هم مشاهده شده است بر اساس ژن
  در مطالعه خود ) 2000هایاشی و کاوانو (  جمله

  ، L. speciosumو  L. japonicumارتباط نزدیک 
L. washingtonianum  وL. pardalinum یید أرا ت

  .)7( کردند
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متعلق به جنس  گروپ اوت. تکرار 1000با پشتوانه  مایینحداکثر درستبه روش  matKدرخت فیلوژنی بر اساس توالی  -3شکل 
 .باشد می لیلیاسهاز خانواده  يدیگر

Fig. 3. The phylogenetic tree based on matk sequence according to the maximum likelihood with the support of 
1000 replications. 
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 باشد. فاصله هر گونه با خودش صفر می .K2Pبه روش  matkهاي مورد مطالعه بر اساس ژن  ماتریس فاصله ژنتیکی بین لیلیوم -2جدول 
Table 2. Matrix of genetic distance between the Lilium species according to matk gene based on K2P method. 
The distance of either species with itself is zero. 
 

 
 

در سوسن  matkبررسی تشابه ساختار دوم توالی 
اسیدآمینه  233چلچراغ نشان داد که این پروتئین داراي 

 βاسید آمینه در پیچ  24درصد)،  α )51/45در مارپیچ 
اسید آمینه در مارپیچ تصادفی  156درصد) و  69/4(
مقایسه این نتایج با  ).4) است (شکل درصد 74/30(

ها نشان  ي این ژن در سایر گونهساختار دوم توالی پپتید
سوسن چلچراغ از نظر ساختار دوم پروتئین  که داد

اسیدآمینه در  252با  L. taliense ترین تشابه را با کم
 βاسید آمینه در پیچ  23درصد)،  α)22/49 مارپیچ 

در مارپیچ تصادفی اسید آمینه  148درصد) و  49/4(
 252 با دارا بودن L. sargentiae درصد) و 91/28(

اسید آمینه  19درصد)،  α )22/49اسیدآمینه در مارپیچ 
اسید آمینه در مارپیچ  150درصد) و  β )71/3در پیچ 

  .)5و  4 هاي (شکل دارددرصد)  29/30تصادفی (
 

  
 

هاي  ، پیچβ، صفحات αهاي  هاي دیگر لیلیوم. مارپیچ در سوسن چلچراغ با برخی گونه matkبعدي پروتئین مقایسه ساختار دو -4شکل 
β اند. ترتیب با خطوط آبی، قرمز، سبز و بنفش نشان داده شده هاي تصادفی به و مارپیچ 

Fig. 4. Comparison of the secondary structure of matk in L. ledebourii with those of the other Lilium species. Alpha 
helix, Beta bridge, Beta turn, and Random coil are shown with blue, red, green and violet lines, respectively. 
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وتئین اطلاعات مهمی در بعدي پر ساختار سه
درك بهتر عملکرد پروتئین، اثرات متقابل آن رابطه با 

چنین  ) و همDNAبا اجزاي دیگر (لیگاندها، پروتئین، 
  ها در اختیار ما  جهت فهم اثرات فنوتیپیکی جهش

 هاي مختلف میانگین درصد تشابه بین گونه دهد. قرار می
 چنین بود. هم 04/89 پژوهشمورد مطالعه در این 

  بین درصد  03/47ترین میزان تشابه به مقدار  کم

L. japonicum  وL. ciliatum ،L. nobilissimum  و
L. ciliatum ،L. rubellum  وL. canadense ،  

L. rubellum  وLilium michiganense ،  
L. pyrenaicum و L. pyrenaicum ،L. ciliatum 

 L. superbum و L. speciosum ،L. rubellum و
   .)6(شکل  مشاهده شد

 

  
  

 (پایین). L. regale(بالا) و  L. ledebouriiدر  matkتوالی پروتئینی  -5شکل 
Fig. 5. Protein sequence of matk in L. ledebourii (Top) and L. regale (Below). 

  

  
  

 . لدبوريلیلیوم در  matkبعدي پروتئین  ساختار سه -6شکل 
Fig. 6. Tertiary structure of matk protein in L. ledebourii.  
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  گیري کلی نتیجه
پژوهش حاضر براي اولین بار این ژن را در 

و  دادسوسن چلچراغ مورد تجزیه و تحلیل قرار 
 βا و صفحات ه یکسهل αت ساختار دوبعدي و موقعی

چنین مدل ساختار سوم این پروتئین  شد. هممشخص 
س توپولوژي فیلوژنی ابر اسبراي نخستین بار ارائه شد. 

، K2Pچنین بررسی فاصله ژنتیکی به روش  و هم
    گونهترین شباهت را با سه  سوسن چلچراغ بیش

L. pyrenaicum ،L. ciliatum  وL. candidum  با
 پژوهشن در ایداشت.  درصد 97 ارزش پایداري

 ژنبیوانفورماتیکی را براي این  هاي تحلیل  همجموع
ویژه سوسن  هب هاي مختلف لیلیوم گونهکلیدي در 

تاري، عملکردي و براي توضیح ارتباط ساخراغ چچل
  .گرفته شدکار  هفیلوژنتیکی ب
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