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 در جو bZIPهای غیرترجمه شونده خانواده عوامل رونویسی تجزیه و تحلیل توالی
 

UTR Analysis of bZIP Transcription Factor Family in Barley 

 
  3و فرخ قناطیر 1، احسان پورعابد*2شبرت ، زهرا سادا1محمدیفرزان قانع گل

 
 تاریخ دریافت: 33/62/22 تاریخ پذیرش: 33/11/22

 

 چکیده

های زیستی و غیرزیستی نقش دارد. تنظیم عوامل رونویسی در گیاهان است که در پاسخ به تنشترین گستردهیکی از  bZIPخانواده 

نواحی غیرترجمه شونده  هاآن ترینمهمشود که یکی از تعیین می mRNAبیان ژن در مرحله ترجمه بر اساس خصوصیات مولکول 

(UTRهستند )خانواده غیرترجمه شونده  های نواحی. در این مطالعه ویژگیbZIP  بر رونویسی  هاآنعضو( و اثر  27در گیاه جو )شامل

کمتر و محتوای  UTR-'5های بیوانفورماتیکی مورد بررسی قرار گرفت. بر اساس نتایج، میانگین طول ناحیه و ترجمه، بر اساس روش

GC  3آن بیشتر از ناحیه'-UTR .26/62در  -3از اعضا توسط گوانین و موقعیت  %23/43+ در 4زمینه کدون آغاز برای موقعیت  بود% 

دست آمد که ههای غیرزیستی بدر تنشموثر سیس  فعال صرانوع عن 17توسط نوکلئوتیدهای پورینی اشغال شده بود. در مجموع 

عضو باید  66ا داشتند. ریبوزوم برای رسیدن به کدون آغاز فراوانی ر ترینبیشجیبرلیک اسید عوامل رونویسی تنظیم شونده توسط 

یک توالی هدف ( بودند. IRESعضو دارای نواحی داخلی برای ورود ریبوزوم ) 23اگرچه  ،صرف کند Kcal/mol 66انرژی بیش از 

sRNA 5های در توالی'-UTR (HvbZIP4و ) 3 چنینهم'-UTR (HvbZIP44 .مشاهده شد )با )باز خواندنی  وبچهارچتوالی عدد  226

 یچهارچوب باز خواندنتوالی شباهت قابل توجهی بین  مشاهده شد.در بالادست ناحیه رمزکننده اصلی نوکلئوتید(  12حداقل طول 

 مشاهده شد. Theobroma cacao (XM_007017561.1)و یک پروتئین بالادست در  HvbZIP24+( در 3 چهارچوب) بالادست

حلی طبیعی برای کنترل دقیق اعضا این خانواده دارای ساختارهای متفاوت تنظیمی بودند، این امر راه mRNAهای کلی، مولکولطوربه

 های تنظیمی است.میزان تولید این نوع پروتئین
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 مقدمه

یم تمامی فرآیندهای در تنظ یرونویسی نقش مهم عوامل

در . (Liu et al., 2012) و همکاران لیو زندگی یک گیاه دارند

خانواده  ،یوکاریوتیک رونویسی عواملهای مختلف میان خانواده

basic Leucine Zipper (bZIP) ترین و یکی از بزرگ

 و همکاران نیجهاوان؛ و همکاران وئو استها ترین خانوادهمتنوع

(Wei et al., 2012; Nijhawan et al., 2008)اعضا این خانواده . 

یا  زیستیهای محرکدر فرآیندهای مختلفی از جمله پاسخ به 

مسیرهای انتقال سیگنال در  زایی،جنین ، بلوغ بذر،غیرزیستی

نقش  های آوندینمو گل و سیستم ،هاپاسخ به حمله پاتوژن

 و همکاران آلوز ؛2012، و همکاران وئو و همکاران؛ جکوبی دارند

(Jakoby et al., 2002; Alves et al., 2013) این خانواده .

زیپ  و ناحیه DNAلازم برای اتصال به  براساس ناحیه بازی

و  لیو) شودشناخته می دیمریزاسیونمورد نیاز برای  لوسین
 . ناحیه بازی یک توالی بسیار حفاظت شده(2012، همکاران

با موتیف آمینه اسید  17شامل  (2008) و همکاران نیجهاوان

 ACGTهسته  به است که در گیاهان N-x7-R/K-x9ثابت 

 DNA. اتصال به (2012، و همکاران وئو) شودمتصل می

های صورت همودایمر و یا هترودایمر )اتصال به سایر پروتئینبه

در . اعضا این خانواده تاکنون گیردصورت میاین خانواده( 

و همکاران  جکوبی یدوپسیساز جمله آراب یمختلفگیاهان 

و همکاران  وئو ، ذرت(2008)و همکاران  نیجهاوان ، برنج(2002)

 پورعابد جو و (Liu et al., 2014) و همکاران لیو ؛ انگور(2012)

مورد بررسی قرار  (Pourabed et al., 2014)و همکاران 

 27گیاه جو دارای  در bZIPخانواده  در این میان .اندگرفته

 11و بدون در نظر گرفتن  ترانسکریپت 136ل شام) عضو

 ،و همکاران پورعابد) است (اعضای با درجه اطمینان پایین

2014) . 

کارهای مختلف  و ای که در کشف سازهای گستردهپیشرفت

درک ما در مورد این باعث افزایش تنظیم بیان ژن حاصل شده، 

 Morris) گبال و موریس استشده فرآیندهای بسیار پیچیده 

and Geballe, 2000) بر این اساس کنترل بیان ژن در سطوح .

و  داولری استامری ضروری برای تمامی اشکال حیات  ،مختلف

 ,.Davuluri et al)و همکاران  آروجوو همکاران؛  وکالوهمکاران؛ 

2000; Calvo et al., 2009; Araujo et al., 2012) . میاندر 

مرحله آغاز ترجمه یک  ،سازوکارهای مختلف تنظیم بیان ژن

طور ویژه سلول را بهواقع این مرحله  شود. درمحسوب می مهم

های تولید پروتئین را در پاسخ به محرکمیزان سازد تا قادر می

؛ دوور کند کنترلجدید  mRNAداخلی و خارجی و بدون سنتز 

 .(Dever 2002; Medenbach et al., 2011)همکاران و  مدنباچ

 توجه بهیوکاریوتی با  mRNAهای مولکول عبارت دیگربه

، دارای درجات مختلفی از ترجمه هاآنخصوصیات توالی 

و وجود  (Kochetov et al., 2002)و همکاران  کوچتوو هستند

لزوما منجر به سنتز  mRNAهای سطوح مشابهی از مولکول

و  رحمانی؛ پالو  چاترجی شودمقادیر مشابهی از پروتئین نمی

 ,.Chatterjee and Pal, 2009; Rahmani et al) همکاران

2009). 

-6'حد فاصل بین انتهای شامل  ه شوندهترجمغیر احیون

طه پایان قنهمچنین ( و UTR-'5) آغاز ترجمه هگوانین تا نقط

-'5ناحیه  .هستند mRNA (3'-UTR) ترجمه تا انتهای مولکول

UTR  رونویسی حلادر مرسیس است که  فعالحاوی عناصر 

و ترجمه موثر  (Jordan et al., 2003) و همکاران دنجور

به  یوکاریوتی mRNAهای ترجمه مولکول کارآیی .هستند

 وابسته است ،غیرترجمه شوندههای ساختاری ناحیه ویژگی

 ,.Mignone et al)و همکاران  چوربانووو همکاران؛ میگنون 

2002; Churbanov et al., 2005) ب از طریق انتخا نواحی. این

 Gray) ویکنزو  گری بر خاتمه ترجمه تأثیر، ترجمه محل شروع

and Wickens, 1998)،  پایداری مولکولتعیین میزان mRNA 

 باز خواندنی چهارچوب توالی ایجاد ،(2002)و همکاران میگنون 

و  میگنون اصلیچهارچوب باز خواندنی بالادست توالی 

 Neafsey) ارانو همک کالوو؛ گالاگانو  نفسی ؛2002، همکاران

and Galagan, 2007; Calvo et al., 2009)،  تقابل با ماثر

و غیره بر  (2002) و همکاران کوچتوو ریبوزومی هایزیرواحد

 .هستندترجمه موثر  کارآییمیزان 

های آماری و تجربی مطالعات مختلفی با استفاده از روش

 انجامنواحی غیرترجمه شونده برای آشکارسازی خصوصیات 

 کارهای و ساز اما (2005، و همکاران چوربانوو) رفته استگ

طور کامل مشخص به هابراساس این توالی تنظیم رونویسی

های شناسایی یکی از روش. (2000 ،و همکاران داولری) نیست

های محاسباتی براساس استفاده از روش، این سازوکارهاجزئیات 

ین مطالعه ا است. نواحی غیرترجمه شوندهتجزیه و تحلیل 

اعضا خانواده نواحی غیرترجمه شونده تلاشی برای درک اثر 

bZIP بر مراحل  (2014) و همکاران پورعابد در گیاه جو

، براساس این خانواده mRNAهای رونویسی و ترجمه مولکول

 تیکی است.ماهای بیوانفورروش

 

 هامواد و روش

 های غیرترجمه شوندهتوالیجداسازی  .1

 )در صورت وجود( ز اعضابرای هر یک اشونده نواحی غیرترجمه 

 Hordeum) یابی ژنوم جوبر اساس اطلاعات پروژه توالی
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vulgare)  از پایگاه دادهEnsembl Plants محدوده دست آمد.هب 

 کنندهناحیه رمزگزارش  فاقد هاییبرای توالی کنندهناحیه رمز

در دنی چهارچوب باز خوانبینی ابزار پیش با استفاده از ،کامل

در این ابزار پس از بارگذاری توالی  .شد تعیین NCBIپایگاه 

قابل  چهارچوبدر شش  کنندهناحیه رمزمورد نظر، محدوده 

دسترس است که در نهایت بلندترین ناحیه رمزکننده، حاوی 

 انتخاب شد. bZIPدمین 

 

تعیین  ،نواحی غیرترجمه شوندههای بررسی ویژگی .2

 کدون آغاز و پایان زمینه

 و UTR-'5و  UTR-'3 هایتوالی در محتوای نوکلئوتیدی و طول

چهارچوب بااز  هایتوالیو  بالادستکدون آغاز تعداد  همچنین

طاول  باا حاداقل( مثبات چهارچوب)در سه  خواندنی بالادست

بیناای اباازار پاایش براساااس) نوکلئوتیااد 366و  166، 66 ،12

-´5 هااییبارای تاوال( NCBIدر پایگاه چهارچوب باز خواندنی 

UTR  در محاایط  اباازار بیوانفورماتیااکجعبااهبااا اسااتفاده از

MATLAB 2012aو پایاان در کدون آغااززمینه  .دست آمده، ب 

 T+ و همچناین ATG ،1در  Aکاه حالیدر+ )16 تا -16فاصله 

 + در نظر گرفته شد( بررسی شد.T(A/G)(A/G)  ،1در 

 

 فعال سیس شناسایی عناصر .3

 UTR-ʹ5در ناحیه  فعال سیس لیل عناصرتجزیه و تح ،شناسایی

-در تانشماوثر  به منظور یافتن نواحی اتصال عوامل رونویسای

 لساکوت انجام شد PlantCARE، در پایگاه دادههای غیرزیستی

در ایان حالات جساتجو بار  .(Lescot et al., 2013) و همکاران

اساس انطباق توالی مورد نظر با الگوهای توافقی عناصر تنظیمی 

ژیانا   آیددست میهاند، بصورت آزمایشگاهی تعیین شدهبهکه 
(Xiong, 2006). 

 

 
 

نواحی ورود تعیین محاسبه انرژی آزاد ساختار ثانویه،  .4

 هاایمولکاول هاای هاد داخلی برای ریبوزوم و توالی
sRNA 

با استفاده  UTR-´5 هایانرژی آزاد ساختار ثانویه توالیمحاسبه 

براساس  ،(Zuker, 2003) روکز Mfold تحت وب از ابزار

 Mfoldابزار  انجام شد. C°26و در دمای  فرضتنظیمات پیش

نویسی پویا و محاسبات براساس ترکیب روش برنامه

 RNAهای مولکولترمودینامیک، پایدارترین ساختار دوم 

. (2006 ،ژیان ) کندبینی میکوچک را با حداقل انرژی پیش

 با استفاده ازورود ریبوزوم  نواحی داخلی برای وجود همچنین

 Grillo et)و همکاران  گریلو UTRdbدر پایگاه  UTRScan ابزار

al., 2010 )های هدف توالی وsRNA  با استفاده از پایگاه

psRNATarget ژائوو  دای مورد بررسی قرار گرفتند (Dai and 

Zhao, 20011).  روابط رگرسیونی و همبستگی بین اجزا مختلف

 .دست آمدهب SAS 9.1.3تفاده از با اسنیز 

 

 و بحث نتایج

 نواحی غیرترجمه شونده هایتوالیهای ویژگی .1

درصد(  21/34اعضا این خانواده ) mRNAهای بیشتر مولکول

را داشتند، به این قرار  UTR-´3و هم توالی  UTR-´5هم توالی 

درصد فاقد  22/6فقط این خانواده  ترانسکریپت 136از که 

درصد فاقد  21/4 و( HvbZIP32)تنها توالی  UTR-´5توالی 

، HvbZIP8.1 ،HvbZIP29)شامل  UTR-´3توالی 

HvbZIP37.1 ،HvbZIP47.2 ،HvbZIP73.1  وHvbZIP76.4 )

از یک  UTR-´5 هایدر میان این اعضا طول توالیبودند. 

 HvBZIP51.2نوکلئوتید در  2427تا  HvbZIP35نوکلئوتید در 

نیز از یک نوکلئوتید در  UTR-´3های و طول توالی

HvBZIP20.1  نوکلئوتید در 6162تا HvBZIP50.1 و 

HvBZIP50.2  .هایتوالیطول متوسط  کلیطوربهمتغیر بود 

3´-UTR 5 هایاز توالی´-UTR  (1)جدول  بودبیشتر . 

 

 HvbZIPدر اعضای خانواده  UTRهای : طول و محتوای نوکلئوتیدی توالی1جدول 
Table 1: UTR length and nucleotide content of HvbZIP members 

 محدوده

Region 
 (ntمیانگین طول )

Length mean (nt) 
 درصد تیمین

T (%) 

 درصد گوانین
G (%) 

 درصد سیتوزین
C (%) 

 درصد آدنین
A (%) 

5´-UTR 342.17 20.90 26.72 32.39 20.00 
3´-UTR 598.64 30.67 23.56 20.93 24.80 

 

سبب تشکیل ساختارهای  UTR-’5طول ناحیه افزایش 

ثانویه پایدار و در نتیجه کاهش میزان کارآیی ترجمه مولکول 

mRNA وگرزینشود می ( و همکارانWegrzyn et al., 2008 ،)

سبب بهبود کارآیی  UTR-’3از طرف دیگر افزایش طول ناحیه 

 شود.خاتمه ترجمه می

 عواملنند تنظیمی ماهای پروتئین رمزکنندههای ژن

غنی از و بلند  UTR-′5با  mRNAهای مولکول عموماً رونویسی
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GC راه  ویژگی. این (2000، و همکاران داولری) کنندتولید می

که  ستا هاییحلی طبیعی برای محدود کردن سنتز پروتئین

و  چوربانوو در سلول مضر است هاآنتولید بیش از حد 

 و همکاران یلوویچمیها؛ کروگو  رینگنر ؛2005، همکاران

(Ringner and Krogh, 2005; Mihailovich et al., 2007). 

-( بیشتر از توالی11/63%) UTR-´5 هایدر توالی GCمحتوای 

 ترینکمو  ترینبیش(. 1( بود )جدول 43/44%) UTR-´3 های

مربوط به ترتیب به UTR-´3 هایفراوانی نوکلئوتیدی در توالی

 هایدر توالیبود که C (33/26% ) وT (22/36% ) نوکلئوتید

5´-UTRکلی طوربه .(1)جدول  ، برعکس این امر مشاهده شد

 Cو مقدار کمی از  Tمحتوای بالاتری از  UTR-′3 هایدر توالی

این امر ممکن است راه  .(2007، گالاگانو  نفسی) شودیافت می

 در مراحل پایانی DNA-RNA مجموعهحلی برای ناپایداری 

 باشد. mRNAجدا شدن مولکول و  رونویسی

 

 و پایان اثر زمینه کدون آغاز .2

عنوان نقطه آغاز ترجمه توسط به ATG توانایی شناسایی کدون

آن وابسته  زمینه ریبوزوم موجودات یوکاریوتی به شدت به

کدون آغاز برای تعیین نقش  زمینه بررسی توالی بنابرایناست. 

ر خصوصیات ویژه ناحیه تواند بیانگمی ،طی ترجمه موقعیت هر

 و همکاران رنگانو همکاران؛  اسپوسیتو آغاز ترجمه باشد

(Esposito et al., 2001; Rangan et al., 2008). اگرچه اهمیت 

های مختلف از نوکلئوتیدهای اطراف کدون آغازی در موقعیت

ها در موقعیت ترینمهمای به گونه دیگر متفاوت است ولی گونه

 زیر یاجزا. هستند +4و  -3های موقعیت ATG نزدیکی کدون

این واحدهای ریبوزوم یوکاریوتیک در شناسایی نوکلئوتیدهای 

 Chia-Pei et) و همکاران پی-چای دخالت دارند دو موقعیت

al., 2010) نوکلئوتید توسط یک  -3موقعیت  معمولاً که

؛ 2002 ،دوور) توسط یک گوانین اشغال شده است +4و  یپورین

در  .(2005 ،و همکاران چوربانوو؛ 2002، و همکارانمیگنون 

از اعضا توسط  %23/43در  +4اعضا این خانواده موقعیت 

توسط  (%26/62) هانیز در بیشتر توالی -3گوانین و موقعیت 

و  Aترتیب برای به %26/34و  %66/22پورینی ) نوکلئوتیدهای

G.5 هایدر میان توالی ( اشغال شده بود’-UTR ررسیمورد ب، 

 ،ئوتید مناسب در هر دو موقعیتلدارای نوک درصد اعضا 16/34

 دارای نوکلئوتید مناسب در یکی از دو موقعیتدرصد  42/32

 36/22و  (-P3درصد در  26/21و  +G4درصد در  22/14)

 .های مذکور بودندفاقد نوکلئوتید مناسب در موقعیتدرصد 

 

 ویسیموثر بر رونفعال سیس  و تحلیل عناصرتجزیه  .3

مرتبط باا  فعال سیس صراجایگاه( عن 267نوع ) 17در مجموع، 

از اعضاا ناحیه غیرترجمه شاونده  123های غیرزیستی در تنش

ذکار اسات کاه  یانشاا(. 2دست آمد )جادول هب bZIPخانواده 

عوامال  یگزارش شده بارا یشده با عملکردها ییعناصر شناسا

 یهاادر تنش هااآن یشاترداشاته و ب یهمخوان bZIP یسیرونو

 یسایعوامل رونو ینب ین. در ادخالت دارندو نمو بذر  یستیزیرغ

 تارینبیش( HvGAmyb)اسید جیبرلیاک شونده توسط یمتنظ

عامال  یاکعنوان به GAMYB( را داشتند. یگاهجا 43) یفراوان

آلئاورون  یهاادر سالولاسید جیبرلیاک در پاسخ به  رونویسی

را در  همایذر جاو نقاش معنصر در با ین. اشودیم یانغلات ب

و  گاوبلر دارد یزننماو آندوساپرم و جواناه یژن طا یانب یمتنظ

 یاانب ،ی(. طباق گزارشاات قبلاGubler et al., 1999) همکاران

 فعالیات بار یبذر در غالات مبتنا اییرهذخ یهااز ژن یاریبس

، و همکااران لیو و همکاران؛ سین  است bZIP یسیعوامل رونو

2012 (Singh et al., 2002). 

 

 UTR-'5 در ناحیه ساختارهای ثانویه. 4

هستند  سنجاق سریساختارهای ثانویه ترکیبی از ساختارهای 

 RNAشدن نوکلئوتیدهای مکمل رشته جفت در نتیجه که 

 عوامل مختلف از جملهبهشوند. پایداری این ساختارها ایجاد می

 ( و درΔG) انرژی آزاد براساسکه طول توالی وابسته است 

 شودمیگیری اندازه (Kcal/mol) ری بر موللکیلوکا واحد

طور معمول با افزایش طول به. (2008 ،و همکاران وگرزین)

افزایش ساختار ثانویه  لازم برای شکستن ، میزان انرژیتوالی

و بسیار  (373/6) مثبتبر این اساس همبستگی یابد. می

 UTR-´5طول  ( بین انرژی ساختار ثانویه وα˂0.01داری )معنی

( y= 0.3652X – 3.2685مشاهده شد )براساس معادله تطابقی 

 .(1)شکل 
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 HvbZIPدر اعضای خانواده  UTR-'5رابطه رگرسیونی تغییرات انرژی ساختار ثانویه در مقایسه با طول  :1شکل 

Fig. 1: Regression relation of secondary structure energy compare with 5'-UTR length of HvbZIP members 

 

 HvbZIPاعضا خانواده  UTR-´5های غیرزیستی در ناحیه دهنده به تنشپاسخ Cis-actingعناصر  :2جدول 

Table 2: Abiotic stress responsive cis-acting elements found in 5'-UTR region of HvbZIP members 

 عنصر سیس

Cis-element 
 وانیفرا

Frequency 
 توالی

Sequence 
GAmyb 49 NNYAACSRHM 

ANAERO2CONSENSUS 23 AGCAGC 
GAGA8HVBKN3 20 GAGAGAGAGAGAGAGA 

PYRIMIDINEBOXOSRAMY1A 18 CCTTTT 
WBOXHVISO1 17 TGACT 

CBFHV 17 RYCGAC 
WBBOXPCWRKY1 12 TTTGACY 

-10PEHVPSBD 9 TATTCT 
LTRE1HVBLT49 8 CCGAAA 
LTREATLTI78 6 ACCGACA 

CRTDREHVCBF2 5 GTCGAC 
MYBGAHV 5 TAACAAA 

ANAERO3CONSENSUS 4 TCATCAC 
AMYBOX2 4 TATCCAT 

PYRIMIDINEBOXHVEPB1 4 TTTTTTCC 
ANAERO1CONSENSUS 3 AAACAAA 

AMYBOX1 3 TAACARA 
-300CORE 1 TGTAAAG 

 

به راحتی  ، بسته به محل این ساختارها،یبوزومرکلی طوربه

از  کمترای با انرژی آزاد شکستن ساختارهای ثانویه قادر به

Kcal/mol 36 و همکاران میهایلوویچ؛ 2002 ،دوور) است ،

 31در اعضا این خانواده تنها  .(2012 ،و همکاران آروجو؛ 2007

از  کمترانرژی آزاد ساختار ثانویه  عضو(، 23ترانسکریپت )

Kcal/mol 36 نوکلئوتید 1-116دسته بین  . طول اینداشتند 

تا  36ساختارهای سنجاق سری با انرژی آزاد بین  متغیر بود.

Kcal/mol 66  سبب ایجاد اختلال در اتصال زیرواحد نیز

 کارآییدر نتیجه میزان  ،شوندیم mRNAکوچک ریبوزوم به 

؛ 2002 ،دوور) کندها کاهش پیدا میآغاز ترجمه در این توالی

 16 .(2012و همکاران،  آروجو؛ 2007اران، و همک میهایلوویچ

 Kcal/molتا  36نیز انرژی آزاد بین  عضو( 13ترانسکریپت )

 نوکلئوتید بود. 222تا  21بین  هاآنطول  که نشان دادند 66

ریبوزوم برای رسیدن به کدون آغاز قادر نیست انرژی بیش از 

Kcal/mol 66  5را برای شکستن ساختارهای ثانویه در'-UTR ،

 آروجو؛ 2007و همکاران،  میهایلوویچ؛ 2002 ،دوور) مین کندأت

اعضا این خانواده  UTR-'5ی هابیشتر توالی .(2012و همکاران، 

ای ایجاد ساختارهای ثانویه( عضو 66ترانسکریت در  73)
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بیش از  هاآنکنند که انرژی مورد نیاز برای شکستن می

Kcal/mol 66 راین دسته بیشتهای متوسط طول توالی. است 

 .بود نوکلئوتید( 2427تا  163)از دو گروه دیگر 

 

  نواحی داخلی برای ورود ریبوزوم. 9

 ،6'مستقل از کلاهک انتهای  تواندریبوزومی می S46 زیرواحد

متصل  UTR-′5در ناحیه  mRNA مولکول قطعات کوچکی از به

 ندگویمینواحی داخلی برای ورود ریبوزوم این قطعات را  ،شود

 ؛2007، و همکاران میهایلوویچ و همکاران؛ توریول ؛2002، دوور

 از آنجا که .(Touriol et al., 2003) 2009، پالو  چاترجی

کلاهک وابسته به  یوکاریوتی mRNAهای مولکولترجمه 

نواحی داخلی برای  است، توانایی آغاز ترجمه براساس 6'انتهای 

 نوعی مزیت 6'ی و مستقل از کلاهک انتها ورود ریبوزوم

. (Chappell et al., 2000) و همکاران چاپل شودمحسوب می

نواحی داخلی برای ورود دارای  ترانسکریپت( 27) عضو 23

 32 ،نتایج اشاره شد 2بخش  درطورکه همان بودند.ریبوزوم 

ند تهس کدون آغاز اصلیفاقد زمینه مناسب برای  ترانسکریپت

، HvbZIP5 شامل) ترانسکریپت 3 ،که در این میان

HvbZIP14.1 ،HvbZIP17.1 ،HvbZIP17.2 ،HvbZIP21.1 ،

HvbZIP33 ،HvbZIP40.2 ،HvbZIP51.2 و HvbZIP77.3) 
 هستند.نواحی داخلی برای ورود ریبوزوم حاوی 

 

 HvbZIPاعضای خانواده  UTRهای توالیدر  sRNAهدف های توالی: 3جدول 
Table 3: sRNA targeting in UTR region of HvbZIP members 

 محدوده

Region 
 توالی هدف

Target sequence 
 شماره دستیابی 

miRNA accession 
E UPE بازدارندگی 

Inhibition 
 ریفیهم

Alignment 

5'-UTR 

HvbZIP4.1 hvu-miR6214 3 14.015 Cleavage 
miRNA 20 

ACAGCACGAGCAGCAGCAGC 1 

Target 188 

CGUCGUCGUCGUCGUCGUCG 207 

HvbZIP4.2 hvu-miR6214 3 14.015 Cleavage 

miRNA 20 

ACAGCACGAGCAGCAGCAGC 1 

Target 188 

CGUCGUCGUCGUCGUCGUCG 207 

HvbZIP4.3 hvu-miR6214 3 14.015 Cleavage 

miRNA 20 

ACAGCACGAGCAGCAGCAGC 1 

Target 188 

CGUCGUCGUCGUCGUCGUCG 207 

3'-UTR HvbZIP44 hvu-miR1120 3 17.138 Translation 

miRNA 21 

GCAGGGUAUUAUAUUCUUACA 1 

Target 67 

CGUCCCAUAAUACAAGGACGU 

87 

E:  میزان شباهت توالیmiRNA ( 6-6به توالی هدف)؛ ؛ عدد کمتر = شباهت بیشترUPE:  انرژی لازم برای شکستن توالی ساختار

 ؛ عدد کمتر = سهولت بیشتر(6-166ثانویه اطراف توالی هدف )
E: Maximum expectation: range: 0-5, less is better; UPE: Target accessibility - allowed maximum energy to unpair the 

target site: range: 0-100, less is better 

   

 sRNAهای های هد  مولکولتجزیه و تحلیل توالی .6

تنظیم بیان ژن ابزارهای عنوان یکی از به ،sRNAهای مولکول

و  رینهارت شوندرحله رونویسی و پس از آن شناخته میدر م

 ;Reinhart et al., 2002) و همکاران رودز-جونزهمکاران؛ 

Jones-Rhoades et al., 2006).  در گیاهان به ها مولکولاین

هدف متصل  mRNAهای ای در مولکولهای حفاظت شدهتوالی

با های هدف را شوند. این امر امکان تشخیص مولکولمی

صورت قابل اطمینانی بههای بیوانفورماتیکی، استفاده از روش

در میان اعضا  .(2006 ،و همکاران رودز-جونز) دهدافزایش می

 UTR-'5های توالایدر  sRNAتوالی هدف  سه این خانواده،

(HvbZIP4.1 ،HvbZIP4.2  وHvbZIP4.3 و یک توالی هدف )

از طرف  (.3ول ( مشاهده شد )جدHvbZIP44) UTR-'3نیز در 

های آزمایشگاهی برای های روشبا توجه به محدودیت دیگر

های بیوانفورماتیکی بسیار های هدف، روشتشخیص مولکول

در همین راستا  .(2006و همکاران،  رودز-جونز) مفید هستند

که براساس  hvu-miR1120توان به همولوژی میان می

-osaو  tae-miR1120دست آمده با ههای محاسباتی بروش

miR818e  اند، اشاره صورت آزمایشگاهی بررسی شدهبهکه

 نمود.

 

http://plantgrn.noble.org/psRNATarget/getseq.do?sessionid=1372140283626985&source=srna&seqID=hvu-miR1120
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چهارچوب باز  هایتوالیو  کدون آغاز بالادست. 7

 الادستخواندنی ب

آغاز  هایو کدون چهارچوب باز خواندنی بالادست هایتوالی

 UTR-′5 هایترجمه در توالیمؤثر بر عناصر اصلی  بالادست از

یک کدون آغاز بدون کدون پایان  کدون آغاز بالادست، هستند.

و  آروجو) قرار داردرمزکننده اصلی است که در بالادست ناحیه 

از  %16-63موجود مورد مطالعه  بسته به نوع (.2012، همکاران

 روگوزین هستند کدون آغاز بالادستدارای  UTR-′5 هایتوالی

 Rogozin et al., 2001; Crowe) و همکاران کرئوو همکاران؛ 

et al., 2006).  43در  کدون آغاز بالادست 413در مجموع 

 67) عضو 46در  مشاهده شد کهترانسکریپت(  24)عضو 

شود. به یک کدون پایان ختم می هادونکاین ، ترانسکریپت(

درصد( حاوی  46/12ترانسکریپت یا  12) عضو 3 بنابراین

طور معمول با افزایش طول به هستند. کدون آغاز بالادست

 .کندافزایش پیدا می زمفروض نی یک کدونیافتن امکان  ،توالی

نواحی و طول کدون آغاز بالادست  تعدادبر این اساس 

-( و بسیار معنی722/6همبستگی مثبت )ه غیرترجمه شوند

 y = 0.016x - 2.42( را براساس معادله تطبیقی α˂0.01داری )

سبب کاهش  کدون آغاز بالادستکلی وجود طوربه .نشان دادند

شود. در واقع این ترجمه در نواحی پایین دست می کارآیی

کدون سبب درگیر شدن ریبوزوم در نقاط نامناسب شده و مانع 

، و همکاران چوربانوو) شودمی کدون آغاز اصلی به آنرسیدن از 

کدون آغاز تعداد  ترینبیش HvbZIP51-2توالی  .(2005

 عدد( را داشت. 26)بالادست 

 کدوندر واقع یک توالی با  چهارچوب باز خواندنی بالادست

اصلی چهارچوب باز خواندنی آغاز و پایان در بالادست ناحیه 

 ؛2009، و همکاران رحمانی ؛2002 ،رانو همکامیگنون ) است

هر سه  در اعضا این خانواده برای .(2012، و همکاران آروجو

، 12و با حداقل طول  هاتمامی ترانسکریپت مثبت چهارچوب

عدد  2و  24، 122، 226ترتیب بهنوکلئوتید  366و  166، 66

ی با یها. در توالیمشاهده شد چهارچوب باز خواندنی بالادست

دارای  HvbZIP51.2 ،نوکلئوتید 166و  66،  12ل طول حداق

، 32ترتیب به) چهارچوب باز خواندنی بالادستتعداد  ترینبیش

با بیش  چهارچوب باز خواندنی بالادستعدد( بود ولی  16و  26

، HvbZIP7)ترانسکریپت  2نوکلئوتید طول فقط در  366از 

HvbZIP12 ،HvbZIP21.1 ،HvbZIP21.2 ،HvbZIP57 و 

HvbZIP70.2.هایبا وجود شیوع توالی ( مشاهده شد 

 mRNA  %(32/44 در مولکول چهارچوب باز خواندنی بالادست

نوکلئوتید طول  12حداقل  نبا در نظر گرفت در این مطالعه

 6طور مشخص وجود به(، چهارچوب باز خواندنی بالادستتوالی 

 mRNA در یک مولکول چهارچوب باز خواندنی بالادستتوالی 

 ,.Park et al) و همکاران پارک طور غیرمعمولی نادر استبه

ترانسکریپت  3 در تنها در این مطالعههمچنین  .(2006

HvbZIP7 ،HvbZIP12 ،HvbZIP39.1 ،HvbZIP39.2 ،

HvbZIP46.4 ،HvbZIP51.2 ،HvbZIP70.2 ،HvbZIP76.2  و

HvbZIP77.2 2و  2، 16، 32، 16، 12، 12، 2، 16 ترتیببه 

 حتی . وجوددست آمدهب چهارچوب باز خواندنی بالادستعدد 

ترجمه را  کارآیی، چهارچوب باز خواندنی بالادست توالی یک

 ،گالاگانو  نفسی) دهدقرار می تأثیرصورت منفی تحت به

ریبوزوم برای رسیدن به ناحیه  بنابراین احتمالاً (.2007

یر های فوق در نقاط نامناسبی درگاصلی توالیرمزکننده 

ترجمه ناحیه  کارآییشود. این امر سبب کاهش میزان می

 شود.اصلی میرمزکننده 

 

 های بالادستبررسی پروتئین. 8

هایی هستند که در نتیجه تئینوهای بالادست، پرپروتئین

شوند. تولید می چهارچوب باز خواندنی بالادستترجمه توالی 

سرعت تجزیه بهو کوچک و ناپایدار بوده  این نوع پپتیدها عمدتاً 

ها به این امر سبب کاهش شناسایی این نوع پروتئین ،شوندمی

بر همین . (2006، و همکاران کرئو) گرددهای تجربی میروش

چهارچوب باز با وجود این که تعداد قابل توجهی اساس 

دست آمد ولی ههای مورد بررسی، باز توالی خواندنی بالادست

پروتئین حاصل از ترجمه  فت شد.تنها چند پروتئین مشابه یا

+ از 1چهارچوب در  چهارچوب باز خواندنی بالادستتوالی 

HvbZIP78.1  ( شباهت قابل توجهی با آمینه اسید 62)با طول

از جو داشت. همچنین  AK374647.1ترجمه پروتئین حاصل از 

 چهارچوب باز خواندنی بالادستپپتیدی حاصل از ترجمه  توالی

( آمینه اسید 41)با طول  HvbZIP24ز + ا3چهارچوب در 

به یک پروتئین بالادست در  درصد( 33زیادی )شباهت 

Theobroma cacao (XP_007017623.1) و همکاران موتامایور 

(Motamayor et al., 2013) .یک دمین تنها  داشتMFMR  در

 66با طول  HvbZIP21.1+( از 1چهارچوب پروتئین بالادست )

 دررسد این دمین به نظر می ه شد.مشاهد، آمینه اسید

البته در اعضا خانواده  ،دخالت داردپروتئین -پروتئین کنشمیان

bZIP، و همکاران سیبریل یابی هسته را برعهده داردمکانی 

(Siberil et al., 2001.) 

با وجود عوامل متعدد که در اعضا این خانواده برای 

ولی  ،ود داردترجمه ناحیه رمزکننده اصلی وج از جلوگیری

مورد نظر از طرق  هایسلول همچنان قادر به تولید پروتئین

وجود از جمله  .مختلف و براساس سازوکارهای متفاوت است
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صورت لزوم قادر به حذف  در ها کهsRNAتوالی هدف برای 

 هستند UTR-′5یا  چهارچوب باز خواندنی بالادستتوالی 

ع و گستردگی عوامل تنوالبته  .(2005 ،و همکاران چوربانوو)

امکان این خانواده اعضا  mRNA تنظیمی در ساختار مولکول

تولید این نوع عوامل را در هر میزان  دقیق سریع و کنترل

شرایط،  ات ناگهانیوضعیتی برای سلول و در پاسخ به تغییر

 mRNAهای مولکول دروضعیتی کند. وجود چنین فراهم می

با  است. مرتبطین خانواده به ماهیت تنظیمی ا bZIPخانواده 

باید توجه داشت که فقط تعداد اندکی از عناصر  این وجود،

 و همکاران آروجو تنظیمی پس از رونویسی شناسایی شده است

شناسایی این عوامل استفاده از ترکیب  بهترین روش و (2012)

 تجربیات آزمایشگاهی و مطالعات محاسباتی است.
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