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Abstract 

Lipoxygenases (LOXs; EC1.13.11.12) are a family of iron- or manganese-containing dioxygenases that catalyze the 

oxygenation of polyunsaturated fatty acids (PUFAs). In plants, these enzymes are encoded by a multigene family and 

play key roles in growth, development, and responses to biotic and abiotic stresses. This study aimed to determine the 

evolutionary characteristics and members of the LOX gene family in Medicago truncatula (annual medicago) and their 

function in stress responses. The LOX gene family in M. truncatula was identified, and their general characteristics, 

phylogenetic relationships, gene structure, conserved domains, cis-regulatory elements in the promoter region, post-

transcriptional regulation, and expression were studied. Twenty-five homologous LOX genes were identified and 

classified into 9-LOX, 13-LOX type I, and 13-LOX type II subgroups based on phylogeny with chickpea, bean, 

soybean, rice, Arabidopsis, and maize. The LOX genes contained conserved lipoxygenase and PLAT/LH2 domains. 

Conservation was also observed in gene structure, intron phase, and physicochemical properties of the encoded 

proteins. The presence of cis-regulatory elements responsive to hormones and stresses (e.g., ERE, MYB, MYC) in LOX 

promoters suggests their roles in plant development and environmental stress responses. Additionally, various identified 

miRNAs regulate post-transcriptional expression of LOX genes via cleavage or translational inhibition. This study 

provides valuable information for understanding LOX gene functions and further exploration of the LOX gene family in 

M. truncatula. 
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 (Medicago truncatula)ساله  ( در گستره ژنوم یونجه یک LOXخانواده ژنی لیپواکسیژناز )مطالعه  

 

A Genome-Wide Analysis of Lipoxigenase (LOX) Gene Family in Medicago truncatula 
 

 3حمید باقریو  2، فرشید چمنی بالابیگلو*1سولماز عزیزی 
 

 24/05/1403تاریخ پذیرش:                       28/02/1403تاریخ دریافت:  

 

 چکیده 

 چرب   اسیدهای  رسانیاکسیژن   که  هستند  منگنز  یا   آهن  حاوی  اکسیژنازهایدی  از  ایخانواده (  LOXs; EC1.13.11.12)  لیپوکسیژنازها

  رشد،  در  مهمی  نقش  ه وکد شدها توسط یک خانواده چند ژنی  در گیاهان، این آنزیم  .کنندمی  کاتالیز  را(  PUFAs)  چندگانه  غیراشباع

تعیین ویژگیدارند.    غیرزیستی  و  زیستی  هایتنش  به  پاسخ  و  نمو با هدف  پژوهش  در    LOXاعضای خانواده ژنی  و    های تکاملی این 

یک تنشیونجه  به  پاسخ  در  آن  عملکرد  و  غیر ساله  و  زیستی  گرفت.زیستی  های  مطالعه    انجام  این  ژنی  در  یونجه   LOXخانواده  در 

های حفاظت شده، عناصر  دومین، ساختار ژنی،  فیلوژنیها، روابط  های عمومی آنشناسایی و ویژگی(  Medicago truncatula)  سالهیک

این  از    یونجهگیاه  در    LOXژن همولوگ    25  کننده سیس ناحیه پروموتری، تنظیم بیان پس از رونویسی و بیان مطالعه گردید. تنظیم

های  به زیرگروهبا نخود، لوبیا، سویا، برنج، آرابیدوپسیس و ذرت  ها بر اساس روابط فیلوژنتیکی  نشناسایی شد که این ژژنی    یخانواده

9-LOX  ،13-LOX    13تیپ یک و-LOX  های  ژنشوند.  تیپ دو تقسیم میLOX  های حفاظت شده مورد مطالعه دارای دارای دمین

ها نظیر ساختار ژنی،  شدگی در سایر قسمت. همچنین نتایج این تحقیق حاکی از وجود این حفاظتهستند PLAT/LH2لیپواکسیژناز و  

اینترون و ویژگی وجود چندین عنصر تنظیمی سیس پاسخ به ها بود.  وسیله این ژن ههای کد شده ب های فیزیکوشیمیایی پروتئینفاز 

ها به در نمو گیاه و پاسخ آن  هادهنده نقش این ژننشان  LOXهای  در پروموتر ژن  MYCو    ERE  ،MYBنظیر  ها  ها و تنشهورمون 

علاوههای محیطی میتنش مولکول ا  برباشد.  انواع  ژن   بیانِ  ،شناسایی شده  miRNAهای  ین،  رونویسی  از  از طریق   LOXهای  پس  را 

می تنظیم  ترجمه  از  ممانعت  یا  ژن.  کند برش  کارکردهای  بهتر  درک  برای  را  ارزشمندی  اطلاعات  مطالعه  کشفیات   LOXهای  این  و 

 کند. فراهم می سالهیونجه یک LOXبیشتر خانواده ژنی 
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 مقدمه

های چرب ( از اسیدLOX; EC 1.13.11.12آنزیم لیپواکسیژناز )

 اکسدیژنازهایخدانواده دی  شدده و ازپراکسید ایجاد  هیدروکسی

در  و باشدمی (Nonheme iron-containing) همدارای آهن غیر

هدا و قارچ  ،جدانوران  ،گیاهدانشدامل  بسیاری از موجودات زنده  

بدر . ( et al.Banthiya, 2016) ها شناسدایی شدده اسدتباکتری

اکسیژنه  13یا  9که سوبسترای آنزیم در کربن شماره اساس این

 LOX-13و    LOX-9های گیاهی را بده دو گدروه  LOXشود،  می

. از سدوی  Wasternack &(Feussner,  (2002کننددتقسیم می

هدای LOXهدا، دیگر بر اساس ساختار اولیه و میزان تشابه توالی

های تیدپ یدک LOXشوند.  خانواده تقسیم میگیاهی به دو زیر

درصدد را   75که فاقد پپتید موقت بدوده و تشدابه تدوالی بدالای  

موقدت  های تیپ دو دارای پپتیدLOXدهند. در مقابل نشان می

باشد. درصد می  35ها در حدود  بوده و تشابه توالی پروتئینی آن

 Porta et) ها هسدتندLOX-13تیپ دو انحصاراً مربوط به گروه 

al., 2002  .) مطالعات تکاملی انجام گرفته نشان داده اسدت کده

های متفاوت درخدت در زیرگروه  LOX-13و    LOX-9های  گروه

 ,.Liu et al., 2021; Kang et al) گیرنددفیلوژنتیکی قدرار مدی

این خانواده در بسیاری از گیاهان مانند آرابیدوپسدیس،   (.2021

برنج، ذرت، موز، کلدزا، چدای، ارزن، و پنبده شناسدایی و روابدط 

 Umateها مطالعه شده است )تکاملی، ساختاری و کارکردی آن

et al., 2011; Liu et al., 2021; Kang et al., 2021; Zhu et 

al., 2018; Zhang et al., 2021; Shaban et al., 2018 بر این .)

هدای گیداهی دارای یدک LOXاساس مشخص شده اسدت کده  

دمین حفاظت شده لیپواکسیژناز در انتهدای کربوکسدیل و یدک 

 ,.Tolley et al) باشدنددر انتهای آمینو می PLAT/LH2دمین 

اسید آمینه هیسدتیدین حفاظدت   5دارای    LOXدمین    (.2018

-His-(X)4-His-(X)4-His-(X)17-Hisشددده بددوده و تشددکیل 

(X)18-His  دهد که در اتصال اتدم آهدن نقدش دارد. دمدین می

PLAT/LH2 ایپارالددل بشددکهبدده صددورت هشددت رشددته آنتی 

(Antiparallel barrel) بدددوده و در اتصدددال بددده پروکولیپددداز 

(Procolipase )( دارای نقش استWang et al., 2019.) 

    LOXهای متفاوتی بدوده و در رشدد و نمدوها دارای کارکرد ،

 سدنتز ،جوانه زنی بدذر، رسدیدگی میدوه، پیدری، مدرگ سدلولی

، (JA)  اسید  جاسمونیک  ( وABAهای آبسیزیک اسید )هورمون

 Chen et) نقدش دارندد زیستیهای زیستی و غیرپاسخ به تنش

al., 2015; Wang et al., 2019; Viswanath et al., 2020.) 

ارزن مرواریدی در پاسخ بده   LOXمیزان فعالیت کل    برای مثال

بدر  تدثییرهای خشکی و نیکدل افدزایش یافتده و از طریدق تنش

هدا را منفدی ایدن تنش  تدثییراکسدیدانت  های آنتیفعالیت آنزیم

در پاسدخ  LOXبیدان  .( et al.,Kotapati  (2017دهدکاهش می

( و نیتریدک SA، سالسدیلیک اسدید )ABA  ،JAهای  به هورمون

دسدت آمدده هایج بشدود. بدا توجده بده نتد( القا میNOاکسید )

تواندد هدا میها و بررسدی نقدش کدارکردی آنشناسایی این ژن

هدا داشدته باشدد نقش مهمی در تولید گیاهان مقاوم بده تدنش

(2020 et al.,Viswanath .) 

زراعی    ساله یکهای  یونجه     یونجه  نزدیک  خویشاوندان  از 

(Medicage sativa L.)  مدیترانه مناطق  بومی  که  ای هستند 

 Callum etباشند )ارای رشد سریع و علوفه مطلوبی میبوده و د

al., 2001 گونه این  گیاهان  ژن (.  دارای  از  ها  زیادی  مفید  های 

ژن  تنشجمله  به  مقاومت  در  دخیل  غیر  های  و  زیستی  های 

کود   تولید  و  خاک  فرسایش  از  جلوگیری  برای  و  بوده  زیستی 

می قرار  استفاده  مورد  علوفه  و  ) سبز   ,.Callum et alگیرند 

یونجه 2001 همچنین  داشتن    سالهیکهای  (.  دلیل  نوم ژبه 

( به  Mbp500 کوچک  زندگی کوتاه  و چرخه  بودن  دیپلوئید   ،)

 Tang)  عنوان گیاه مدل در خانواده بقولات محسوب می شوند

et al., 2014  .)  و تجزیه  امکان  ژنومی  اطلاعات  بودن  موجود 

ژنی   خانواده  تکاملی،    LOXتحلیل  تاریخ  درک  هدف  با 

این   مؤیرهای  ژن  های عملکردی اعضای آن و شناساییمکانیسم

فراین در  زیستیخانواده  است.    را  دهای  کرده  این  فراهم  در 

 Medicago)  سالهیک یونجه  گیاه    در  LOXمطالعه خانواده ژنی  

truncatula  )ویژگی و  آنشناسایی  عمومی  روابط  های  ها، 

دمین ژنی،  ساختار  شدفیلوژنتیکی،  حفاظت  عناصر  های  ه، 

از  تنظیم پس  بیان  تنظیم  پروموتری،  ناحیه  سیس  کننده 

 رونویسی مطالعه گردید. 

 

 ها مواد و روش 

 LOXشناسایی اعضاء خانواده ژنی 

با استفاده    سالهیک یونجه  در    LOXشناسایی اعضاء خانواده ژنی  

الگوریتم   پروتئینی    tBLASTnاز  انجام شد. بدین منظور توالی 

LOX    داده پایگاه  از  و    RGAP  (http://rice.uga.edu/)برنج 

داده   پایگاه  از    TAIRآرابیدوپسیس 

(https://www.arabidopsis.org/index.jsp  ) در و  دریافت 

ب بعد  توالی همرحله  جستجوی  جهت  اولیه  توالی  های  عنوان 

روش   با  فایتوزوم    tBLASTnهمولوگ  داده  پایگاه  در 

(next.jgi.doe.gov-https://phytozome/)    سپس شد.  استفاده 

  SMARTهای باقی مانده به سرور  نتایج تکراری حذف و توالی

(heidelberg.de-http://smart.embl/)    وجود تا  شد  ارائه 

اختصاصی  دمین بررسی    PLAT/LH2و    Lipoxygenaseهای 

ژن   et al.,.(Zhang (2021  شود دو  تنها  هر  دارای  که  هایی 

بودن ژن  هب  د دمین  شدند.    LOXعنوان  گرفته  نظر  برای  در 

http://rice.uga.edu/
https://www.arabidopsis.org/index.jsp
https://phytozome-next.jgi.doe.gov/
http://smart.embl-heidelberg.de/
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ژن  شده  نامگذاری  شناسایی  باهای  به    ابتدا    ، اهگینام  توجه 

سپس    Mtپیشوند   گرفته شد.  نظر  در    LOXدر  و  اضافه شده 

بر که  ژن  شماره  ژننهایت  کروموزومی  جایگاه  بود  اساس  ها 

 اضافه گردید. 

 

   LOXهای درخت فیلوژنتیکی ژن 

بین   تکاملی  روابط  بررسی  و  فیلوژنتیکی  درخت  رسم  برای 

آرابیدوپسیس، LOXهای  ژن  در  آنزیم  این  پروتئینی  توالی   ،

اساس اطلاعات قبلی دریافت  بر  ود ، لوبیا و سویا  ، نخذرتبرنج،  

پروتئینشد.   کامل  طول  براساس  درخت  الگوریتم  رسم  و  ها 

همسایه بوتنزدیکترین  آزمون  و  با  ها  و    1000استراپ  تکرار 

رنگ و  نرمویرایش  از  استفاده  با  آن  انجام    MEGA7افزار  بندی 

بعد    شد. مرحله  توالیردیفی  همدر  توالی  ها  این  با  همراه 

سرور    ساله یکیونجه    LOXپروتئینی   طریق    ClustalWاز 

(bin/clustalw-https://www.genome.jp/tools  .گردید انجام   )

فرمت   در  که  مرحله  این  درخت    Fastaنتیجه  رسم  جهت  بود 

نرم از  استفاده  با  الگوریتم   MEGA7افزار  فیلوژنتیکی  و 

تکرار   1000با  برابر  استراپ  ( و با بوتNJها )نزدیکترین همسایه

   (.Kumar et al., 2016استفاده شد )

 

و ساختار  های حفاظت شده  دمین   ، های پروتئینی مطالعه ویژگی 

 LOXخانواده ژنی اینترونی    -اگزون 

شامل وزن مولکولی، طول    LOXهای  های عمومی آنزیم ویژگی

سرور  پ  از  استفاده  با  ایزوالکتریک  نقطه  و   ProtParamروتئین 

(https://web.expasy.org/protparam/)    جایگاه شد.  ارزیابی 

آنزیم این  سرور  سلولی  طریق  از  شدپیش  CELLOها  .  بینی 

موتیف شناسایی  برای  سرور همچنین  از  شده  حفاظت  های 

MEME  (suite.org/meme/tools/meme-https://meme )

حداقل و  موتیف با  20رامترها شامل شناسایی ااستفاده شد که پ

باشد. نتیجه این آنالیز با  اسید آمینه می  50تا    6طول  حداکثر  

نرم از  شدمصورساز  TBtoolsافزار  استفاده   ,.Chen et al)  ی 

اگزون  (.2020 ژن  -ساختار  اینترونی  فاز  و    LOXهای  اینترونی 
گیا سرور  مورد  هدر  از  استفاده  با    GSDSمطالعه 

(lab.org-http://gsds.gao/  )  این از  استفاده  جهت  شد.  بررسی 

 باشد. می CDSژنومی و   DNAهای سرور نیاز به توالی

 

و    ها ها و تنش شناسایی عناصر تنظیمی سیس پاسخ به هورمون 

 گر واکنش  miRNAهای  بررسی مولکول 

ها و  منظور شناسایی عناصر تنظیمی سیس پاسخ به هورمون به

ژنتنش در  باز    1500،  سالهیکیونجه    LOXهای  ها  جفت 

ناحیه کد ژنبالادست  بکننده  پروهها  نظر گرفته  عنوان  موتر در 

د ششد.  ادامه  از ر  استفاده  با  سیس  تنظیمی  عناصر  ناسایی 

 /PlantCare  (http://bioinformatics.psb.ugent.beسرور  

plantcare/htmlwebtools//)  مولکول شناسایی  شد.  های  انجام 

miRNA  های  گر به ژنواکنشLOX    بر تنظیم بیان پس    مؤیرو

ژن این  رونویسی  سرور  از  از  استفاده  با    psRNATargetها 

(https://www.zhaolab.org/psRNATarget/ ).انجام شد   

 

   و بحث  ج ی نتا 

 ساله یک یونجه  در   LOXشناسایی اعضاء خانواده ژنی 

الگوریت طریق  توالی  tBLASTnم  از  حذف  از  پس  فاقد  و  های 

و  دمین لیپواکسیژناز  یونجه   PLAT/LH2،  25های  در  ژن 

شد   (،MtLOX1-MtLOX25)  سالهیک .  (1)جدول    شناسایی 

این ژن  LOXهای  بررسی جایگاه ژن بهنشان داد که  صورت ها 

کروموزومغیر روی  بر  گرفتهیکنواخت  قرار  که طوری بهاند.  ها 

  4  و  2  ،1  هایکروموزوم  ژن،  یک  دارای  7  و  5  هایکروموزوم

  دارای  8  کروموزوم  و  ژن  چهار  دارای  3  کروموزوم  ژن،  دو  دارای

، هیچ ژنی از این  6. همچنین بر روی کروموزوم  ندهست  ژن  13

 (. 1)جدول خانواده حضور نداشت 

 

 

 

 

 

https://www.genome.jp/tools-bin/clustalw
https://web.expasy.org/protparam/
https://meme-suite.org/meme/tools/meme
http://gsds.gao-lab.org/
http://bioinformatics.psb.ugent.be/%20webtools/plantcare/html/
http://bioinformatics.psb.ugent.be/%20webtools/plantcare/html/
https://www.zhaolab.org/psRNATarget/
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 ساله یک یونجه در   LOXهای مشخصات عمومی ژن  :1جدول 
Table 1: General characteristics of LOX genes in Medicago truncatula 

 )پایگاه فایتوزوم(  شماره دسترسی 
Accessnumber (phytosome database) 

 نام ژن 
Gene name 

 کروموزوم 
Chromosome 

 شروع ژن 
Gene start (bp) 

 ایان ژن پ
Gene end (bp) 

 )اسید آمینه(  طول پروتئین
Length (aa) 

 )کیلو دالتون(  وزن پروتئین
MW (KDa) 

 ریک لکتنقطه ایزوا
PI 

 جایگاه سلولی 
Subcellular localization 

Medtr1g083020 MtLOX1 Chr01 36920655 36927114 859 97.66 6.16 سیتوپلاسم Cytoplasm 

Medtr1g104650 MtLOX2 Chr01 47126095 47132583 857 97.27 6.65 کلروپلاست Chloroplast 

Medtr2g099560 MtLOX3 Chr02 42686173 42690338 864 96.93 6.22 سیتوپلاسم Cytoplasm 

Medtr2g099570 MtLOX4 Chr02 42691747 42697437 862 97.4 6.52 سیتوپلاسم Cytoplasm 

Medtr3g079420 MtLOX5 Chr03 35705582 35709331 866 99.44 5.8 کلروپلاست Chloroplast 

Medtr3g079450 MtLOX6 Chr03 35719843 35725300 903 103.26 6.49 کلروپلاست Chloroplast 

Medtr3g479460 MtLOX7 Chr03 35725453 35729835 904 103.07 7.03 کلروپلاست Chloroplast 

Medtr3g081130 MtLOX8 Chr03 36742841 36746629 859 97.41 6.52 سیتوپلاسم Cytoplasm 

Medtr4g066170 MtLOX9 Chr04 24959921 24968304 907 103.58 5.37 کلروپلاست Chloroplast 

Medtr4g088810 MtLOX10 Chr04 35409075 35415156 896 101.69 7.82 سیتوپلاسم Cytoplasm 

Medtr5g024020 MtLOX11 Chr05 9600482 9607033 868 98.02 6.32 سیتوپلاسم Cytoplasm 

Medtr7g113410 MtLOX12 Chr07 46708553 46714819 868 98.36 6.09 کلروپلاستChloroplast 

Medtr8g018420 MtLOX13 Chr08 6261408 6266199 857 96.18 5.16 سیتوپلاسم Cytoplasm 

Medtr8g018430 MtLOX14 Chr08 6273027 6277365 862 97.63 7.69 سیتوپلاسم Cytoplasm 

Medtr8g018450 MtLOX15 Chr08 6287218 6291683 829 94.74 6.36 سیتوپلاسم Cytoplasm 

Medtr8g018510 MtLOX16 Chr08 6319619 6324603 870 97.81 6.7 سیتوپلاسم Cytoplasm 

Medtr8g018520 MtLOX17 Chr08 6330368 6340159 869 98.1 6.45 سیتوپلاسم Cytoplasm 

Medtr8g018550 MtLOX18 Chr08 6350475 6356214 869 97.73 6.23 سیتوپلاسم Cytoplasm 

Medtr8g018570 MtLOX19 Chr08 6361499 6365556 871 98.27 6.17 سیتوپلاسم Cytoplasm 

Medtr8g018690 MtLOX20 Chr08 6422466 6426852 866 96.7 6.64 سیتوپلاسم Cytoplasm 

Medtr8g018730 MtLOX21 Chr08 6448981 6454397 865 97.02 6.14 سیتوپلاسم Cytoplasm 

Medtr8g018735 MtLOX22 Chr08 6455504 6459438 866 96.95 6.31 سیتوپلاسم Cytoplasm 

Medtr8g020970 MtLOX23 Chr08 7436326 7443707 928 104.82 7.94 سیتوپلاسم Cytoplasm 

Medtr8g020990 MtLOX24 Chr08 7457385 7463228 869 97.36 6.81 سیتوپلاسم Cytoplasm 

Medtr8g080230 MtLOX25 Chr08 34466671 34473858 917 102.99 7.42 سیتوپلاسم Cytoplasm 
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ژن     کروموزوم تعداد  از  برخی  روی  بر  موجود  ترتیب  ها  و  ها 

  های موجود بر روی کروموزوم ژن  ها مانندقرارگیری و فاصله آن

در این    LOX8  ی هابودن ژن   یا خوشه ای  دهنده کلاسترنشان

احتما و  ژنومی  مضاعف  مناطق  ایر  در  کلاستر  این  ایجاد  ل 

تاندم است (1)جدول    باشدمی  یا  شدگی  داده  نشان  . مطالعات 

ها و  های کلاستر در پاسخ به تنشکه در گیاهان بسیاری از ژن

توان گفت که  های یانویه نقش دارند لذا مییا بیوسنتز متابولیت

می نقشنیز  زیستی  فرآیندهای  این  در    LOX  هایژن  توانند 

بر اساس  از سوی دیگر    .) et al.,Polturak 2021(  داشته باشند 

  6ژن در ذرت،    13  شامل   LOXژنی  خانواده    ،مطالعات پیشین

ژن   11ژن در ارزن،    12ژن در برنج،    14ژن در آرابیدوپسیس،  

این تفاوت    .باشدمیژن در پنبه    21ژن در کلزا و    33در چای،  

علینشان که  است  امر  این  کاردهنده  بیوشیمیایی  رغم  کرد 

ژن این  آنیها، مسمشابه  تکاملی  می  احتمالاً ها  ر  باشد  متفاوت 

)2002 Feussner and Wasternack, .)  از این گیاهان اشاره شده

خانواده  بزرگ پنبه به  LOXترین  و  کلزا  به  مربوط  ترتیب 

این  می پلی  دوباشد.  ژنومی  نظر  از  میگیاه  از پلوئیدی  باشند. 

و اندازه  اندازه این خانواده ژنی    بینداری  معنی  رابطهسوی دیگر  

و یونجه   مثال اندازه ژنومی برنج   عنوانبه  شود. نمیمشاهده    ژنوم

و اندازه   (مگاجفت باز  490)  ارزن  و  مگاجفت باز(  500)  سالهیک

  http://plants.ensembl.باشد )گیگاجفت باز می  4/2ژنوم ذرت  

org/index.htmlای  ه(. با این حال تعداد ژنLOX    گیاه    دو این

در بسط    مؤیرپلوئیدی عامل  لذا پلی  داری نداشته وتفاوت معنی 

 باشد. این خانواده ژنی در کلزا و پنبه می

 

 LOXهای ژن   تکاملی  مطالعه رابطه 

تعیین گروه روابط تکاملی و  ،  LOXهای  بندی ژنجهت بررسی 

نزدیکترین همسایه مبنای  بر  فیلوژنتیکی  با  درخت  و    1000ها 

بوت آزمون  منظور  تکرار  بدین  شد.  رسم  توالی    123استرپ 

)   LOXپروتئین   برنج  به  )   و   (C3مربوط  گیاهان  C4ذرت  از   )

یونجه  تک لوبیا،  نخود،  سویا،  و  از   سالهیک لپه  آرابیدوپسیس  و 

دو شد  گیاهان  استفاده  گیاهان  .  (1)شکل  لپه  از  استفاده 

تکگونه مختلف  افزایشهای  موجب  لپه  دو  و  دقت   لپه 

های  ها و همچنین افزایش درک ما از نحوه تکامل ژنبندیگروه

LOX  که مطالعه این خانواده در سایر گیاهان    شود. همانگونهمی

  LOXهای  نشان داده بود، در درخت فیلوژنتیکی رسم شده ژن

گروه   دو  شدند  LOX-13و    LOX-9به   ,.Liu et al)  تقسیم 

2021; Kang et al., 2021)  .  13گروه-LOX  خود در    یبه نوبه

  هجده   LOX-9در گروه    گروه تیپ یک و دو قرار گرفتند.دو زیر

به    یونجهژن   نسبت  و  داشته  بزرگ  LOX-13قرار  تری گروه 

در(1)شکل  است   دو    تشکیل  .  تیپ    چهار   LOX-13زیر گروه 

و    مشارکتیونجه  ژن   تیپ  یونجه  ژن  سه  داشته  گروه  زیر  در 

تکاملی  ب  .(1)شکل    قرار گرفت  LOX-13یک   رابطه  به  توجه  ا 

تک  گیاهان  گروه  هر  در  بهگیاهان  عموماً  دولپه  و  صورت لپه 

ک گرفتهنمجزا  قرار  هم  میار  سو  یک  از  امر  این  تواند  اند. 

از  نشان قبل  ژنی  خانواده  این  برای  مشترک  جد  وجود  دهنده 

لپه  انشقاق گیاهان تک و دو  از سوی دیگر میبوده  لپه  تواند  و 

در    LOXدلالت بر مسیر تکاملی متفاوت و مجزای خانواده ژنی  

تک دوگیاهان  و   .(Chen et al., 2015) باشد  داشته    لپهلپه 

بینی نقش زیستی  تواند در پیش ها میمطالعه رابطه تکاملی ژن

ژن  مؤیرها  آن  انشقاق  تکاملی،  نظر  از  زیرا  درخت باشد  در  ها 

ها بوده و  نفیلوژنتیکی نشان دهنده انشقاق در نقش کارکردی آ

های یک کلاستر احتمالاً کارکرد مشابه دارند  از سوی دیگر ژن

(Zhu et al., 2018)ژن که  است  داده  نشان  مطالعات  های  . 

AtLOX1    وAtLOX5    به آرابیدوپسیس  پاسخ  در  مهمی  نقش 

ژن  تنش دارند.  بیوسنتز    AtLOX1ها  مسیر  سایر    JAدر  و 

پاتوژن  (Octadecadienoics)   ها کاکتانودکانوئی به  پاسخ  ها  در 

دارد   از سوی دیگر  ( et al.,Zheng 2007)نقش   .AtLOX5    در

نقش   دارای  آرابیدوپسیس  دفاعی  پاسخ  و  جانبی  ریشه  نمو 

  lox1های  یافتهجهش   .( et al.,Vellosillo 2007)کلیدی است  

ها و افزایش  باعث کاهش مقاومت آرابیدوپسیس به تنش  lox5و  

 (.et al., Bannenberg 2009)شوند  آلدئید میدیمحتوای مالون

نقش به  توجه  آرابیدوپسیس می ژن  این  با  در  توان گفت که ها 

همژن  آنهای  بیوسنتز  گروه  در  است  ممکن  به    JAها  پاسخ  و 

کارکردی   نقش  جزئیات  حال  این  با  باشند.  داشته  نقش  تنش 

 ها نیاز به مطالعات بیشتر دارد. آن 
 

 های حفاظت شده و ساختار ژنی های پروتئینی، دمین ویژگی 

پروتئینویژگی عمومی  بهای  خانوادهههای کد شده  های  وسیله 

و  ایزوالکتریک  نقطه  پروتئین،  طول  مولکولی،  وزن  شامل  ژنی 

گروه و  تکاملی  نظر  از  سلولی  آنجایگاه  اهمیت  بندی  حائز  ها 

پروتئین مورد  در  گرفته  انجام  آنالیزهای    LOXهای  هستند. 

ها  ی بالای این آنزیمنشان دهنده حفاظت شدگ  سالهیکیونجه  

توالی    25موتیف شناسایی شده در    20که از  طوری هباشد. بمی

  18در این گیاه،    LOXپروتئینی بررسی شده مربوط به خانواده  

  92توالی حضور داشتند که این مقدار برابر    25موتیف در تمام  

موتیف کل  یونجه  درصد  در  طول    سالهیکهاست.  میانگین 

)بین    874پروتئین   آمینه  مولکولی 928تا    829اسید  وزن   ،)

( و نقطه ایزوالکتریک  82/104تا    74/94کیلودالتون )بین    8/98

(. بررسی جایگاه سلولی  1باشد )جدول  ( می94/7تا    16/5)  5/6

گروه    LOXهای  پروتئین اعضاء  تمامی  داد که    LOX-13نشان 

http://plants.ensembl/
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(. همچنین محل  1تیپ دو در کلروپلاست فعال هستند )جدول  

های  تیپ یک و اکثر ژن  LOX-13های گروه  تمامی ژنفعالیت  

پیش  LOX-9گروه   )جدول  سیتوپلاسم  شد  نتایج  1بینی   .)

گروه   سلولی  جایگاه  مورد  در  شده  با    LOX-13مشاهده  کاملاً 

باشد. اما مطالعات نشان داده  نتایج سایر مطالعات هماهنگ می 

گروه   در  که  آنزیم  LOX-9است  فعالیت  سیتوپلاسم  مکان  ها 

باشد در حالی که در این مطالعه محل فعالیت برخی اعضاء  می

پیش یافتهاین گروه کلروپلاست  با  نتایج  این  های  بینی شد که 

برنج   در  موز  (Muzino et al., 2003)پیشین   ,.Liu et al)  و 

ای که روی خانواده ژنی  خوانی داشت. در مطالعهنیز هم  (2021

LOX   که چنین حالتی وجود   در هلو انجام گرفت، مشاهده شده

های سلولی  ها در جایگاهداشته و برخی از اعضاء هر یک از گروه 

پدیده چنیین  وجود  هستند.  فعال  میمتفاوت  ایر  ای  بر  تواند 

خانواده شدگیمضاعف آن  تکاملی  تاریخچه  و  کروموزومی  های 

 (.Zhu et al., 2018)ژنی باشد 

 

 
های مختلف ، نخود، لوبیا، سویا، آرابیدوپسیس، برنج و ذرت. گروه سالهیکدر یونجه  LOXدرخت فیلوژنتیکی خانواده ژنی  :1شکل 

LOX 9های مختلف نشان داده شده است، رنگ قرمز گروه با رنگ-LOX 13، رنگ سبز گروه-LOX Type I  13و رنگ آبی گروه-LOX 

Type II دهد را نشان می 
Fig.1: Phylogenetic tree of LOX gene family in Medicago truncatula, Cicer arietinum, Phaseolus vulgaris, Glycine 

max, Arabidopsis thaliana, Oryza sativa, Zea mays . The tree was drawn based on the full length of the proteins and the 

neighbor-joining method and the bootstrap test with 1000 repetitions. Different groups of LOX are shown with different 

colors, red color shows 9-LOX group, green color shows 13-LOX Type I group and blue color shows 13-LOX Type II 

group. Drawing, editing and coloring of the tree was done using MEGA7 software 
 

های ساختاری و  منظور آنالیز بهتر و مشخص کردن تفاوتبه    

پروتئین   ساله یکیونجه    LOXهای  میزان تشابه و تفاوت توالی 

ها عموماً دارای اسیدهای  استفاده شد. موتیف  MEMEاز سرور  

توالی و  اتصال  آمینه  نظیر  بیولوژیکی  مهم  کارکرد  با  ویژه  های 

کوفاکتور می یا  این   .(et al.,ey Bail 6020) باشند  سوبسترا  بر 

بین    20اساس   طول  با  شده  حفاظت  اسید    50تا    18موتیف 
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و    PLATمربوط به دمین    19های  موتیف  آمینه شناسایی شد. 

توالی    12و    15ترتیب در  به  lipoxygenaseمربوط به دمین    20

شد شناسایی  موتیف پروتئینی  بقیه  هر  .  در  توالی    25ها 

 . (2)جدول . ند سایی شدشنا سالهیکیونجه پروتئینی 

نشان     پروتئیننتایج  این  بالای  شدگی  حفاظت  ها  دهنده 

توالی  می ای اسیدآمینه  36باشد. موتیف شماره یک دارای یک 

  His-(X)4-His-(X)4-His-(X)17-His-(X)18-Hisصورت  به

پایداری و فعالیت آنزیم   است که نقش مهمی در اتصال آهن و 

شده   حفاظت  هیستدین  آمینه  اسید  شش  دارای  و  داشته 

)شکل  می موتیف   (.Shaban et al., 2018)   ( 3باشد    همچنین 

باشد که نقش  های اتصال به اکسیژن می شماره دو دارای بخش

)شکل   دارد  لیپواکسیژناز  کاتالیتیکی  فعالیت  در  (  3مهمی 

2012) et al.,Padilla  .) 

 

 ها و مشخصات آن LOX های حفاظت شده شناسایی شده در خانواده ژنیموتیف :2جدول 
Table 2: The conserved motifs identified in the LOX gene family and their characteristics 

 شماره موتیف 
Motif Number 

 خطا 
E-value 

 فراوانی 
Frequency 

 طول
Length 

 توالی دمین 
Domin sequence 

Motif 1 4.4 e-1009 25 50 DSCYHQLVSHWLNTHAVVEPFIIATNRHLSVVHPIHKLLLPHYRDTMNIN 

Motif 2 1.1 e-885 25 50 PWWPKMQTREELIEACTIJIWIASALHAAVNFGQYPYGGYILNRPTKSRR 

Motif 3 2.0e-862 25 50 DLIKRGMAVEDPSSPHGLRLLIEDYPYAVDGLEIWDAIKSWVQDYVSFYY 

Motif 4 2.2 e-483 25 32 RIFFANKTYLPSETPAPLVYYRZEELKTLRGD 

Motif 5 3.2 e-578 25 41 FRTDGEQALKFPPPKVIKVDKSAWMTDEEFAREMJAGVNPH 

Motif 6 1.7 e-398 25 25 GTGERKEWDRIYDYDVYNDLGBPDK 

Motif 7 3.6 e-414 25 33 LAEIEKKJDQRNNDESLRNRYGPVKMPYTLLYP 

Motif 8 9.8 e-626 25 50 PEKGTPEYDELVKBPQKAYLRTITPKFQTLTDLTVIEILSRHASDEVYLG 

Motif 9 7.2 e-430 25 29 TKAYATRTILFLQDDGTLKPLAIELSLPH 

Motif 10 1.8 e-403 25 29 ALARNVLINAGGIIESTFLPGKYALELSSVVY 

Motif 11 5.6 e-313 25 21 YPYPRRGRTGRKPTKKDPKSE 

Motif 12 7.5 e-477 25 29 TVEEAIQNKKLFILDYHDALMPYLRKINA 

Motif 13 8.9e-366 25 29 SDAAIAQDSELQAWWKEVVEVGHGDLKBE 

Motif 14 7.8 e-213 25 15 SEEGLTGRGIPNSIS 

Motif 15 2.0 e-204 25 15 PNHGTIHFVCNSWVY 

Motif 16 2.9 e-384 25 36 YVPRDESFGHLKSSDFLVYGLKSASQNVIPELRSVI 

Motif 17 1.9 e-262 25 21 PASEGVEASIWLLAKAYVVVN 

Motif 18 3.0 e-204 25 18 FGIPGAFYIENYMQGEFF 

Motif 19 2.1 e-258 15 41 TKADASGKGKVGKETFLEGLITSLPTLGAGQSAFSIHFEWD 

Motif 20 1.4e-236 12 41 TLNFTPPEFBSFDDVRSLYEGGIKLPTDILSKISPJPVFKE 
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شناسایی شد. هر موتیف با   MEMEکه با استفاده از سرور  سالهیکدر یونجه  LOXهای حفاظت شده در خانواده ژنی موتیف :2شکل 

 شده است رنگ متفاوت مشخص 
Fig. 2: Conserved motifs in the LOX gene family in Medicago truncatula identified using the MEME server. Each 

motif is marked with a different color 
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. میزان حفاظت شدگی هر اسید آمینه بر اساس اندازه آن LOXهای کارکردی شناسایی شده در خانواده ژنی  برخی دمین :3شکل 

 مشخص شده است
Fig. 3: Some functional domains identified in the LOX gene family. The degree of coservation of each amino acid is 

determined based on its letter size 
 

و اینترون و همچنین مطالعه ساختار ژنی شامل تعداد اگزون     

می اینترونی  مسیر فاز  مورد  در  را  ارزشی  با  اطلاعات  تواند 

ویژگی و  طول  تکاملی  مقایسه  دهد.  ارائه  ژنی  خانواده  هر  های 

یونجه    LOXهای  ژن  می   سالهیکدر  بلندترین  نشان  که  دهد 

و    10ترتیب  باشد که بهمی  MtLOX9و    MtLOX17ها شامل  ژن 

ژن  8 این  بلند  اصلی طول  دلیل  دارند.  باز طول  ها  هزار جفت 

اینترون  آنوجود  در  بلند  میهای  ژنی  ها  ساختار  مطالعه  باشد. 

ها عموماً  نشان داد که این ژن  سالهیکدر یونجه    LOXخانواده  

ژن البته  هستند.  اینترون  هشت  شش    MtLOX8  دارای  دارای 

(.  4باشد )شکل  دارای نه اینترون می  MtLOX13  اینترون و ژن
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خانواده  م ژنی  ساختار  گونه  LOXطالعه  سایر  نیز  در  ها 

است. نشان اینترون  نظر  از  ژنی  خانواده  این  بودن  غنی   دهنده 

پنبه چهار تا نه،    LOXهای  در ژن  مثال تعداد اینترون  عنوانبه

و در فلفل هفت تا هشت عدد گزارش شده    11در کلزا شش تا  

 Sarde et al., 2018; Shaban et al., 2018; Kang et)  است

al., 2021 .) 

می     تقسیم  و دو  یک  نوع، صفر،  به سه  اینترون  شود که  فاز 

  اول   باز  بین  متوالی،   کدون  دو  بین  اینترون  یک  درج  به  ترتیببه

توزیع    .دارد  اشاره   کدون  یک  سوم  و   دوم   باز  بین  و   کدون  دوم   و

و   بوده  ناهمگن  و  شده  حفاظت  تکامل،  طی  در  اینترون  فاز 

ی و حفاظت شدگی به ترتیب برای فازهای صفر،  بیشترین فراوان

این et al., Nguyen 2006)یک و دو مشاهده شده است   (. در 

ترتیب مطالعه مشخص شد که فراوانی فازهای صفر، یک و دو به

می   5/23و    5/37،  37 میدرصد  لذا  این  باشد.  که  گفت  توان 

خانواده ژنی دارای حفاظت شدگی بالایی از نظر ساختار ژنی در  

تکامل می اینترونی ژنطی  فاز  نشان    LOXهای  باشند. مطالعه 

ژن این  برای  غالب  الگوی  که  )شکل  10110022ها  داد    است 

از ژن4 برخی  این حال در  با  تفاوت(.  هایی مشاهده شد. در  ها 

باشد  می  1011022الگوی فاز اینترونی بصورت    MtLOX23  ژن

ژن   همچن  1011002صورت  به  MtLOX9و  ژن است.  ین 

MtLOX13    الگوی ژن  101100221دارای  دارای    MtLOX8و 

(. وجود تفاوت مشاهده شده  4باشند )شکل  می 101100الگوی 

تواند به دلیل  می  LOXهای  در تعداد و فاز اینترون برخی از ژن

ب یا  احتمالاً  هحذف  بوده و  اینترون در طی تکامل  آوردن  دست 

آن برای  اختصاصی  کارکردی  نقش  یک  ایجاد  شده  موجب  ها 

که    (.Liu et al., 2020)است   داد  نشان  نتایج  دیگر  سوی  از 

ژن از  اینترونی    LOXهای  بسیاری  فاز  و  ژنی  ساختار  دارای 

ها دارای  توان گفت که این ژن مشابه هستند. بر این اساس می

 .( et al.,Paterson 2006) باشند کارکرد مشابه می

 

 
ترتیب با  ها بهها و اینترون. نواحی غیر کدکننده، اگزونسالهیکدر یونجه  LOXخانواده ژنی  اینترونی -ساختار ژنی اگزون :4شکل 

 اند رنگ قرمز، سبز و سیاه نشان داده شده
Fig. 4: Gene structure of LOX gene family in Medicago truncatula. Non-coding regions, exons and introns are shown in 

red, green and black, respectively 
 

مولکول   In Silicoمطالعه   شناسایی  و  پروموتری  های  ناحیه 

miRNA  های ژن   مؤیرLOX 

می تنظیم  مختلف  سطوح  در  ژن  بیان  زنده  موجودات  شود  در 

آن میان  در  مکانیسم  که  یک  رونویسی  سطح  در  تنظیم  ها 

 مؤیراز جمله عوامل    (.Li et al., 2019)باشد  تنظیمی مهم می

پروموتری  ناحیه  سیس  تنظیمی  عناصر  رونویسی،  تنظیم  در 

در  ژن  رونویسی  عوامل  با  میانکنش  طریق  از  که  هستند  ها 

زیستی مختلف نظیر  ها در پاسخ به فرآیندهای  تنظیم بیان ژن

بر   .(Lu et al., 2018)کنند  اساسی ایفا می  پاسخ به تنش نقش 

آنالیز و    سالهیکیونجه    LOXهای  این اساس بخش پروموتر ژن

تنش به  پاسخ  تنظیمی سیس  هورمونعناصر  و  شناسایی  ها  ها 

که    شد. داد  نشان  تعداد    29نتایج  به  المنت  سیس    284نوع 
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(. عناصر تنظیمی  5ها وجود دارد )شکل  عدد در پروموتر این ژن

هورمون به  پاسخ  به  سیس  پاسخ  عناصر  شامل    ABAها 

(ABRE  ،ABRE3a  ،ABRE4  ،AT-ABREپاس به  (،  خ 

(، پاسخ به سالیسیلیک GARE  ،P-box  ،TATC-boxجیبرلین )

( اتیلن )SARE  ،TCA-elementاسید  به  پاسخ   ،)ERE  پاسخ  ،)

( اکسین  و  TGA-box  ،TGA-element  ،AuxRR-coreبه   )

هم و  پاسخ  جیبرلین  به  برخی    باشد. ( میCARE)  ABAزمان 

ازژن های مورد چندین   دارای  19و    MtLOX 5,6جمله  نظر ما 

تنظیمی   امر    CGTCA-motifو    ABREعنصر  این  که  بودند 

ژننشان این  داشتن  نقش  احتمال  تنظیم  دهنده  در  ها 

میهورمون  گیاه  نیز های  دیگر  مطالعات  با  امر  این  که  باشد 

داردهم عنصر .   (Xu et al., 2024)خوانی  تعداد  بیشترین 

المنت   سیس  به  مربوط  هورمون  به  پاسخ  با    EREتنظیمی 

به تنش  26  فراوانی پاسخ  عناصر تنظیمی  های زیستی و  است. 

(، پاسخ به زخم و  WRE3زیستی شامل پاسخ به الیسیتور )غیر

( خشکی box S  ،W box  ،WUn-motifپاتوژن  به  پاسخ   ،)

(DRE core  ،DRE1  ،MBS  ،MYB  ،MYB recognition site  ،

MYC( کادمیوم  به  پاسخ   ،)AP-1( سرما  به  پاسخ   ،)LTR  ،)

-anoxic  (GC( و پاسخ به  TC-rich repeatsپاسخ به استرس )

motif  ) ژن در  موردنیز  شناسایی شدندهای  (.  5)شکل    مطالعه 

تنش به  پاسخ  تنظیمی  عناصر  فراوانی  به  بیشترین  مربوط  ها 

MYC    وMYB  به به   33و    77ترتیب  است که  موتیف مربوط 

ژن پروموتر  در  عناصر  است.   LOXهای  این  شده    شناسایی 

سه  هورمون  اتیلن  و  اسید  سالیسیلیک  اسید،  جاسمونیک  های 

تنش به  پاسخ  در  اصلی  میهورمون  زیستی  وجود  های  باشند. 

المنت های زیستی نظیر  ها و تنشهای پاسخ به هورمونسیس 

پاتوژن زخمالیسیتورها،  و  ژنها  پروموتر  در    LOXهای  ها 

آننشان نقش  تنش دهنده  به  پاسخ  در  است ها  زیستی    های 

((Liu et al., 2020; Li et al., 2019.    عناصر وجود  همچنین 

ها  زیستی حاکی از نقش این ژن های غیرتنظیمی پاسخ به تنش

تنش  این  به  پاسخ  می در  مشخص شده    عنوانبه  باشد. ها  مثال 

های  فرنگی در پاسخ به تنشگوجه  LOXهای  است که بیان ژن

می القاء  خشکی  و  سرما   let aUpadhyay,. )شوند  شوری، 

2019 .) 

مهم     مولکولاز  پیامترین  از  های  وسیعی  طیف  که  رسان 

تنشپاسخ به  گیاهی  میهای  تنظیم  را  مولکولها  های  کند 

miRNA    کلاس به  مربوط  که  غیرکدRNAهستند  کننده  های 

ژن رونویسی  از  پس  بیان  تنظیم  در  و  در  بوده  دارند.  نقش  ها 

مولکول غیرکدمولکول  miRNAهای  واقع  طول  های  با  کننده 

نوکلئوتید بوده و از طریق ممانعت از ترجمه و یا برش    24تا  20

 ,.Singh et al)کنند  های هدف نقش خود را ایفا میرونوشت ژن 

ها  های تنظیمی، نقش آن. با توجه به اهمیت این مولکول (2021

مطالعه شد. با توجه به اهمیت این    LOXهای  در تنظیم بیان ژن

  LOXهای  ها در تنظیم بیان ژن ، نقش آنهای تنظیمیمولکول 

یونجه   در  که  داد  نشان  نتایج  شد.  تمامی    سالهیکمطالعه 

ب  LOXهای  ژن  رونویسی  از  پس  تنظیم  وسیله هتحت 

ژن  miRNAهای  مولکول  میان  از  یونجه    LOXهای  هستند. 

های  پذیری را از مولکول تثییربیشترین    MtLOX14  ، ژنسالهیک

miRNA    نوع    11داشته وmiRNA    بر روی بیان    تثییرتوانایی

ژن  رونویسی  از  پس  تنظیم  همچنین  دارند.  را  ژن    این 

MtLOX24  نوع   10یر از ث متmiRNA  های  بوده و ژنMtLOX2  ،

MtLOX3    وMtLOX23    نوع    9  تثییرتحتmiRNA    .قرا دارند

مولکول   mtr-miR5554a-5pو    mtr-miR5289aهای  همچنین 

در تنظیم بیان پس از رونویسی    miRNAهای  ترین مولکولمؤیر

و    سالهیکیونجه    LOXهای  ژن پنج  روی  بر  ترتیب  به  و  بوده 

ژن   نقش    مؤیرهشت  ژن،  رونوشت  برش  طریق  از  که  هستند 

تنظیمی سیس   عناصر به توجه کنند. با کارکردی خود را ایفا می 

ژن این  در  شده  همچنین  شناسایی  و  ژنتثییرها  های  پذیری 

LOX  های  از مولکولmiRNA  توان گفت که این نوع تنظیم  می

ژن موردبیان  گیاه  در  لیپواکسیژناز  سطح  های  در  مطالعه 

دهنده   نشان  و  بوده  پیچیده  رونویسی  از  پس  و  رونویسی 

ژن این  مختلف  متفاوت  کارکردهای  فرآیندهای  به  پاسخ  در  ها 

می همچنین  زیستی  ژنباشد.  بالاتر  در    LOX-9های  تعداد 

catulaMedicago trun  (5    مانند بقولات  به سایر  نسبت  کپی( 

کپی( نتیجه یک رویداد دوپلیکاسیون   3کپی( و لوبیا )  2نخود )

فشار  از  بازتابی  بیشتر  بلکه  نیست،  گونه  این  خاص  نسبی 

شرایط   در  ریزوبیوم  با  آن  پیچیده  همزیستی  و  مثبت  انتخابی 

تنش هست.محیطی   برای  مهم  پر  یافته  این  عملی  پیامد  ترین 

ژن پروموتر  که  است  این  نباتات  گرهک    LOX-9  اصلاح  ویژه 

های دفاعی  تواند برای بیان اختصاصی ژن ( میMtLOX5)مثلاً  

شرایط کم در  سویا  یا  لوبیا  ریشه  رود، همچنین در  کار  به  آبی 

  هایهای مرتبط با سطح بالای اسید جاسمونیک در جمعیتللآ

(  MASکمک مارکر )عنوان نشانگرهای انتخاب به  نخود به  بومی

مورد استفاده  برای افزایش تحمل به خشکی و پوسیدگی ریشه  

 قرار گیرند.
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. هر عنصر تنظیمی و جایگاه آن بر روی پروموتر با یک  سالهیکیونجه  LOXهای عناصر تنظیمی شناسایی شده در پروموتر ژن :5شکل 

 رنگ متمایز نمایش داده شده است

Fig. 5: Regulatory elements identified in the promoter region of LOX genes in Medicago truncatula. Each regulatory 

element and its location on the promoter region is represented by a distinct color 

 

 گیری و پیشنهادات نتیجه 

این مطالعه     ساله یکیونجه  گیاه    LOXخانواده ژنی  اعضای  در 

از    25) بقولات  ژن(  و  خانواده  و  شناسایی  تکاملی  نظر  از 

گرفتکارکردی   قرار  ارزیابی  نشانمورد  نتایج  دهنده  . 

ژنحفاظت این  بالای  دمینشدگی  ژنی،  ساختار  نظر  از  های  ها 

فاز   شده،  ویژگی  اینترونحفاظت  فیزیکوشیمیایی و  های 

بپروتئین شده  کد  ژنههای  نظر    ازباشد.  می  LOXهای  وسیله 

به دو    سالهیکیونجه    LOXهای  تکاملی همانند سایر گیاهان ژن

اعضاء    LOX-9و    LOX-13گروه   تعداد  که  شدند  تقسیم 

گروه  تشکیل  اگزون    LOX-9دهنده  مطالعه  بود.  و  بیشتر 

اینترون بوده و بین   از  اینترونی نشان داد که این خانواده غنی 

ها  سخ به تنشوجود عناصر تنظیمی پاشش تا نه اینترون دارند.  

در    MYCو    ERE  ،MYBنظیر  ها با فراوانی متفاوت  و هورمون 

ژن  همچنین    LOXهای  پروموتر    miRNAهای  مولکول  تثییرو 

بر    mtr-miR5554a-5pو    mtr-miR5289aهای  مولکول   نظیر

ها حاکی از تنظیم پیچیده  تنظیم بیان پس از رونویسی این ژن 

در سطح رونویسی و پس از رونویسی بوده و    LOXهای  بیان ژن

ها دارد. نتایج این مطالعه اطلاعات  دلالت بر تنوع کارکردی آن 

را افزایش داده   سالهیکیونجه در    LOXما در مورد خانواده ژنی 

تکاملی  تواند  میو   تاریخچه  زمینه  در    LOXهای  ژنمطالعات 
 افزایش دهد. 
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