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 چكيده

 Mycosphaerella در رابطه با تعامل گندم و بيمارگر  NCBI كه در پايگاه EST 10438مطالعه، در اين 

graminicola   فرم غيرجنسي)Zymoseptoria tritici.هاي غير پروتئين )  ثبت شده بودند، استخراج شدند
ست آمدند. اين به دSEQtools توسط نرم افزار  NCBI ها در بانك اطلاعاتي  ESTتكراري و مرتبط با 

 112مسير  ، KEGGگروه قرار گرفتند. سپس در سايت 279پروتئين ها بر اساس نوع، طبقه بندي شده و در 
هاي دفاعي مسير شناسايي و ارتباط بين اين مسيرها و پاسخ 55ها تجزيه و تحليل و عدد از اين پروتئين

بندي شده و در هشت گروه عملكرد گروهگندم مورد بررسي قرار گرفت. در ادامه اين مسيرها بر اساس 
هاي درگير در هاي درگير در فرايند انرژي سلولي، پروتئينهاي دفاعي، پروتئينعملكردي (شامل پروتئين

هاي درگير در فرايند ها، پروتئينهاي درگير در فرايند پردازش پروتئينفرايند متابوليسم سلولي، پروتئين
ها و هاي درگير در تخريب پروتئينهاي سلولي، پروتئينير در چرخههاي درگ، پروتئينRNAپردازش 

دهي سلولي) قرار گرفتند. مسيرهاي متابوليكي تثبيت كربن در فرايند هاي درگير در فرايند سيگنالپروتئين
دوم  ، در مرتبة اول وEST 251و  745هاي درگير در فرايند دفاعي به ترتيب  با دارا بودن فتوسنتز و پروتئين

هايي كه در مسيرهاي دفاعي گياهي درگير بودند به صورت ها مخصوصاً آنESTقرار داشتند.. سپس نقش 
ها در مسير دفاع گياه گندم مشخص شد. با استفاده از اطلاعاتي كه اين موردي مطالعه شدند و عملكرد آن

-و همچنين غير مستقيم در فعاليتهاي ديگري كه به طور مستقيم توان ژندهد مي بررسي در اختيار قرار مي

 كنند، مورد بررسي قرار داد.هاي دفاعي گياهي شركت مي
 .KEGG ،NCBI ،SEQtools ،EST ،Mycosphaerella graminicolaگندم، كلمات كليدي: 
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 مقدمه

ناشي از  گندم برگي سپتورياييلكهبيماري 
Mycosphaerella graminicola (Fuckel) 

)   Zymoseptoria tritici(آنامورف
)Quaedvlieg, et al., 2011ترين مهم ) از

باشد كه درجهان مياين محصول هاي بيماري
 سازدساليانه خسارات فراواني را وارد مي

)Darestani Farahani et al., 2009(. اين 
ويژه هب گندماز جمله عوامل محدود كننده بيماري 
قام استفاده از ار هاي اخير بوده است.در سال

روش  ترينترين و سالماقتصادي مؤثرترين، مقاوم
محيطي براي كنترل اين بيماري به از نظر زيست

در . )Gilchrist et al., 1999شمارمي رود (
) با بررسي Brading et al. )2002پژوهشي 

مقاومت اختصاصي چند رقم گندم حساس و 
ها در هاي كنترل كننده مقاومت آنمقاوم و ژن
هاي عامل بيماري لكه برگي ايهمقابل جد

سپتوريايي، رابطه ژن براي ژن را بين مقاومت 
 M. graminicolaاختصاصي گندم و بيماريزايي 

 .)Brading et al., 2002مورد تأكيد قراردادند (
ميليون  45بيش از  ،2009تا سال   

Expressed Sequence Tag  )ESTمتعلق به ( 
جودات مو گونه مختلف از 1400بيش از 
، زماني از غالباً  شده است. ايجاد يوكاريوت

شود كه استفاده ميها   ESTاطلاعات حاصل از
موجود مورد مطالعه، بطور كامل به  ژنوم پروژه

 ها به عنوان  ESTپايان نرسيده است، همچنين از
-هاي جديد ميژن كشف براي كم هزينه راهي

-نهدر زمي توانمي هاESTاز اين  توان بهره برد.

و  هابياني ژن پروفايل، فيلوژنتيك هاي
 Parkinson andپروتئوميكس نيز استفاده كرد (

Blaxter, 2009.( 
، 2012بر اساس اطلاعات موجود، تا سال 

در پايگاه بانك ژن مربوط  EST 1318964تعداد 
 EST 1286060، و تعداد Triticumspبه جنس 

ثبت شده است  T. aestivumمربوط به گونة  
http://avena.pw.usda.gov/genome)(. 

 TIGRپايگاه  ،ESTبا تجمع انبوه اطلاعات 
 Wheatو زير بخش  Gene Indexدر بخش 

بندي و بالاخره قابل  تحليل و جمع، فه تجزيهوظي
مشاهده و بازيابي نمودن اين اطلاعات را بر عهده 

و  ESTهاي  ابتدا تواليدر اين پايگاه ، گرفته
) Alignبا يكديگر در يك رديف ( ETهمچنين 
هاي مشتركي دست يابند  تواليگيرند تا به قرار مي
 TC هاي توافق پيشنهادي يا ها را تواليكه آن

)Tentative consensus( اند  ناميده )Majidian et 

al. 2011 .(كافي  يبراي سرهم كردن هر دو توال
درصد همساني در توالي مشتركي به  95است 
اطلاعات مربوط  نوكلئوتيد يافت شود. 40طول 

ها، در بانك اطلاعات به  عملكرد ژن
PATHWAY هاي اند، اين بانكذخيره شده

ي اشكال گرافيكي از فرايندهاي اطلاعاتي محتو
سلولي، نظير متابوليسم، پردازش اطلاعات 
ژنتيكي، پردازش اطلاعات محيطي هستند 

)Ogata et al., 1999 .( 
اي برهمكنش گياه گندم و در مطالعه

Fusarium graminearum   در مراحل ابتدايي
و  cDNAبيماري با استفاده از ساخت كتابخانة 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=PureSearch&db=nucleotide&details_term=%28%22Triticum%20aestivum%22%5BORGN%5D%20AND%20gbdiv_est%5BPROP%5D%29
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=PureSearch&db=nucleotide&details_term=%28%22Triticum%20aestivum%22%5BORGN%5D%20AND%20gbdiv_est%5BPROP%5D%29
http://avena.pw.usda.gov/genome)
http://avena.pw.usda.gov/genome)
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در اين مطالعه نشان . سي شد، بررها ESTبررسي 
هشتاد و بيان كه در توسعه اوليه بيماري،  داده شد

يابد. عملكرد احتمالي چهار ژن قارچي افزايش مي
عدد از اين ژنها با تجزيه و تحليل  49

بيوانفورماتيك مشخص شد. براي سي و پنج عدد 
هيچ همولوگي در پايگاه داده ها   ESTاز اين 

 يهاESTگرفت. احتمالاً اين مورد شناسايي قرار ن
 graminearumهايي از نشان دهنده ژن ،ناشناخته

F. ًاند. چهار ژن نشده شناخته هستند كه قبلا
براي جايگزيني  ها موجود در يكي از اين كتابخانه

منجر به  . تحقيق مذكورهدفمند ژن انتخاب شدند
شناسايي يك همولوگ دو جزئي از تنظيم كننده 

زايي قارچ شد. جهش ير در بيماريهاي درگپاسخ
اين ژن منجر به كاهش اسپورزايي و تاخير در در 

گسترش بيماري سوختگي خوشه قارچ در گندم 
 . )Goswami et al., 2006( شد

 Dracatos et al., (2006)ط پژوهشي توس
در مورد  EST-SSRباعنوان توصيف ماركرهاي 

 Pucciniaبيماري زنگ طوقة گياه چاودار با عامل 

coronata f.sp. lolii ها از انجام شد. آن
نشانگرهاي مولكولي تكرار توالي ساده در ارتباط 

) براي مطالعة تنوع ژنتيكي عامل SSRبا ژن (
   1100اده كردند. آناليز بيماري زنگ طوقه استف

مربوط  cDNAكه از يك كتابخانه   ESTتوالي 
به يوريديوسپور به دست آمد، منجر به شناسايي 

 12اي از شد. زير مجموعه  SSRلوكوس  55
براي بررسي تنوع  EST –SSR نشانگر قوي 

بيمارگر كه از مناطق مختلف جمع آوري شده 
نشان دادند كه بود، مورد استفاده قرار گرفت. آنها 

-در مورد بيماري زنگ مي EST -SSR نشانگر  

هاي قارچي نزديك و همچنين تواند براي گونه
اي هاي رشتهو ديگر قارچ.Puccinia spp جنس 

 ).Dracatos et al., 2006مناسب باشد (
هاي گندم در EST در مطالعة حاضر، 

 Mycosphaerellaبرهمكنش با قارچ بيمارگر 

graminicola،  كه قبلاً ساخته شده و در پايگاه
ثبت شده بودند، مورد بررسي  NCBIبانك ژن 

قرار گرفته است. در مرحلة ابتدايي بعد از 
هاي متناظر با هر ها، ژنESTگردآوري و ذخيرة 

EST  مورد شناسايي قرار گرفتند. بعد از شناسايي
هاي شناخته شده ها، مسيرهايي كه اين ژناين ژن
كنند، مورد ارزيابي قرار ت ميها شركدر آن

گرفتند. در نهايت ارتباط اين مسيرها با تنش اين 
 بيمارگر بررسي شدند.

 
 مواد و روش ها

هايي كه در بر NCBI  ،EST ابتدا در پايگاه
و گياه گندم  M. graminicolaهمكنش قارچ 

ثبت شده بودند، مورد جستجو قرار گرفتند. در 
در قسمت ) Sampleنمونه (تنش پنج  اين مورد

BioSample )Biological Baterial 

Descriptions.اين پنج نمونه  ) يافت شدند
مربوط به دو گروه تحقيقاتي مختلف بود. 

مربوط به صداقت فر و همكاران بود  1بيوسمپل 
با  (EST: LIBEST_027453)  2011كه در سال 

ثبت شده بودند.  NCBIدر پايگاه  EST 32تعداد 
و  Tingeyمربوط به  5و  4، 3 ،2بيوسمپل 

 :EST) 2002همكاران در سال 

LIBEST_012193; EST: LIBEST_012194; 

http://mic.sgmjournals.org/search?author1=Rubella+S.+Goswami&sortspec=date&submit=Submit
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EST: LIBEST_012201; EST: 
LIBEST_012202)  بود كه هر كدام به ترتيب

بودند.  EST 2675و  2761، 2929، 2041داراي  
كه مربوط به هر بيوسمپل بود به  ESTاين تعداد 

ذخيره  FASTAفرمت  صورت دسته جمعي با
به  EST 10438شدند. در نهايت اطلاعات توالي 

 صورت پنج فايل جداگانه به دست آمد.
هاي جمع آوري شده در مرحلة  ESTهمة 

 Computationalيا  TIGRقبل، در پايگاه 

Biology and Functional Genomics 
Laboratoary   وارد شدند، با استفاده از اطلاعات

متناظر  TCپايگاه توالي توافقي يا موجود در اين 
ها به دست آمد. سپس با استفاده از ESTاكثر 

هاي مربوط به اين ژن BLASTxجستجوگر 
 هاي توافقي بررسي شدند. توالي

نيز جهت به دست  Seqtoolsاز نرم افزار 
 ESTهاي هاي متناظر تواليآوردن پروتئين

 استفاده شد. با انجام اين عمليات مشخص شد كه
توالي داراي  EST  ،3668توالي  10438از 

ابتدا بر  ESTپروتئين متناظر هستند. اين تعداد از 
با حذف و  هبندي شدها دستهپروتئين نوعاساس 
. دسته قرار گرفتند 279در هاي تكراري پروتئين

 KEGG )Kyoto ها در سايت اين پروتئين

Encyclopedia of Genes and Genomes وارد (
ها ها در آنپروتئين اين ا مسيرهايي كهشدند ت

گيرند. در كنند مورد بررسي قرار شركت مي

در اين پايگاه عدد  112 ،پروتئين 279نهايت از  
. بعضي از ) بودندPathwayداراي مسير (

-هاي وابسته به بيماريها مانند پروتئينپروتئين

) داراي مسير مشخصي در PR-Proteinsزايي (
 .پايگاه نبودند

هاي در نهايت مسيرهايي كه پروتئين
كنند با استفاده از ها شركت ميشناخته شده در آن

) شناسايي شده و ارتباط بين اين KEGGپايگاه (
مسيرها با يكديگر و همچنين با تنش بيمارگر 

 مورد بررسي قرار گرفتند.
 

 نتايج و بحث

 ها از نظر عملكردطبقه بندي ژن
هاي راي تواليها دا EST% از 95بيش از 

بودند، در نتيجه نياز به  TIGRتوافقي در پايگاه 
ها و ساخت كانتيگ و ESTهمرديف سازي اين

هاي جمع  EST% از 46ها نبود. يافتن سينگلتون
) بعد از جستجوي بلاست 3668آوري شده (
هاي متناظر بودند. بر اساس نتايجي داراي پروتئين

افزار از نرم ها با استفادهكه از بررسي پروتئين
Seqtools هاي مورد مطالعه به دست آمد پروتئين

دسته  279دسته قرار گرفتند. سپس اين  279در 
بر اساس عملكرد در داخل سلول طبقه بندي شده 

 .)2(شكل  گروه قرار گرفتند 21و در 
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 مطالعة جزئيات هر بخش به متن مراجعه شود).مسير پردازش اطلاعات در اين تحقيق (براي  -1شكل 

Figure 1- Data processing pathway in this study (See text for more information) 
 

 

 خروجي

 ESTپروتئين هاي متناظر با هر 

Corresponding protein 

 

10438 EST مربوط به برهمكنش گندم و بيمارگر سپتوريا   

10438 EST of wheat-pathogen Septoria interactions  

نرم افزار      Seqtools 

 

KEGG  

مسيرهايي كه اين پروتئين هاي در آن ها شركت 

 مي كنند.

P i  h  

 داده هاي ورودي

 ورودي

 Output خروجي

Output 

Input data 

Input data 
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 .Mهاي گندم در برهمكنش با بيمارگرESTهاي به دست آمده از بررسي طبقه بندي پروتئين -2شكل 

graminicola .از نظر عملكرد 
Figure 2- Functional classification of predicted proteins based on ESTs involving in M. 
graminicola and wheat interaction 
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 Seqtoolsافزار بر اساس نتايج حاصل از نرم

كه داراي پروتئين  EST 3668حاصل از بررسي 

گروه قرار  279ها در متناظر بودند اين پروتئين

ها با استفاده اين پروتئينگرفتند. مسير تعدادي از 

 55تعيين شد. بر اين اساس،  KEGGاز پايگاه 

مورد شناسايي قرار  KEGGمسير در پايگاه 

ها هاي شناخته شده در آنگرفت كه پروتئين

ها بر كردند، سپس اين مسير يا چرخهشركت مي

اساس عملكرد در هشت گروه طبقه بندي شدند. 

هاي زير ههاي عملكردي شامل گرواين گروه

 بودند:

-پروتئين -2هاي دفاعي گروه پروتئين -1

-پروتئين -3هاي درگير در فرايند انرژي سلولي 

 -4هاي درگير در فرايند متابوليسم سلولي 

ها هاي درگير در فرايند پردازش پروتئينپروتئين

 RNAهاي درگير در فرايند پردازش پروتئين -5

 -7سلولي  هاي درگير در چرخه هايپروتئين -6

 -8ها و پروتئين هاي درگير در تخريب پروتئين

هاي درگير در فرايند سيگنال دهي سلولي پروتئين

 ).1(جدول

هاي عملكردي داراي هر يك از گروه

هاي شناخته شده چندين مسير هستند، كه پروتئين

بندي گروه 1دراين مسيرها درگير هستند. جدول 

متناظر با هر هاي عملكردي، مسيرها و پروتئين

EST همراه تعداد را بهEST هر مسير  نشان مي-

 دهد.

هاي درگير در فرايند انرژي سلولي، پروتئين

) را در بين هشت گروه EST )745بيشترين تعداد 

عملكردي به خود اختصاص دادند. در اين گروه، 

 -بيس فسفات كربوكسيلاز -5، 1ريبولوز پروتئين 

، از  EST 631اد (روبيسكو) با تعد اكسيژناز

 برخوردار بود.   ESTبيشترين تعداد 

هاي درگير در فرايند انرژي پس از پروتئين

هاي درگير در فرايند دفاعي با سلولي، پروتئين

، مرتبة دوم را به خود اختصاص EST 231تعداد 

 74دادند. در اين گروه، آنزيم هاي پراكسيداز  با  

EST  بيشترين تعدادEST  هاي پروتئينرا در بين

 دفاعي دارا بود.

 يگنالس ينددرگير در فرا يهاينپروتئگروه 
 يبدرگير در تخر يها ينپروتئ، EST 74ي، ده

درگير  يها ينروتئ، گروه پEST 45، هاين پروتئ
، گروه EST 43ي سلول يسممتابول ينددر فرا
هاي درگير در فرايند پردازش پروتئين ها پروتئين

هر  RNAدر فرايند پردازش هاي درگير و پروتئين
درگير در  يهاينپروتئو گروه  EST 31كدام با 

ثبت شده در پايگاه  EST 4ي،سلول يهاچرخه
NCBI را در بر همكنش با قارچ  ،Z. septoria  به

 خود اختصاص دادند.
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 .ESTهاي عملكردي، مسيرهاي سلولي و پروتئين هاي پيش بيني شده بر اساس آناليز گروه -1جدول 

Table 1- Functional groups, Cell pathways and protein predicted by EST analysis. 
 

  پروتئين هاي مرتبط
Corresponding proteins 

 تعداد
EST 
Nu

mbe
r of 
EST

s 

 مسير سلولي
Cell pathway 

 گروه هاي عملكردي

Functional groups 

 

   
هاي درگير در فرايند پروتئين
 Defense proteins دفاعي

1 

Ferulate-5-hydroxylase, partial [Panicum 
virgatum] 2 

 فنيل پروپانوئيد

Phenylpropanoeid 
  

Peroxidase [Triticum aestivum] 18    
Peroxidase 2-like [Brachypodium d.] 2    
Peroxidase 5 [Triticum monococcum] 12    
Thylakoid ascorbate peroxidase [Triticum 
aestivum] 14    

Glutathione peroxidase 4 28    
Putative 4-coumarate coA ligase [Lolium 
multiflo] 20    

Uroporphyrinogen decarboxylase (pathogen) 5 

 بيوسنتز ديترپنوئيد
Biosynthesis of 
diterpenoids 

 

  

ABC transporter [Oryza sativa Japonica] 8 
ABC ترانسپورتر 

ABC Transporter 
  

ABC transporter F family member 1 16    

Catalase [Secale cereale] 20 

ت و متابوليسم گليوزيلا
 ديكربوكسيلات

Glycosylat and 
dicarboxylate 
metabolism 

 

Calcium-dependent protein kinase [Homo 
sapiens] 9 

 توكسوپلاسموليز
Toxoplasmolyse 

 
  

Cytosolic Cu/Zn superoxide dismutase 
[Triticum aestivum] 8    

Protein kinase Xa21, receptor type 8 

 سيستم دو جزئي
Two-component 
system 

 

  

Hsp90-like protein, partial [Lolium perenne] 9 

 برهمكنش بيمارگر و گياه
Plant-Pathogen 

interactions  
 

  

Cyclic nucleotide and calmodulin-regulation 2    
Phosphoribulokinase [Triticum aestivum] 13    
NBS-LRR type protein [Oryza sativa Japonica 
Group] 5    

Glutathione S-transferase 2 32 Drug 
Cytochrome p450    

http://www.google.com/url?sa=t&rct=j&q=&esrc=s&source=web&cd=4&cad=rja&ved=0CEAQFjAD&url=http%3A%2F%2Fwww.rcsb.org%2Fpdb%2F101%2Fmotm.do%3FmomID%3D82&ei=PWUQU7qnOM7rrAfGnYGAAg&usg=AFQjCNEnuOyVRGxnqpU8LxqLcxvl_9OHsg
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Hsp90-like protein, partial [Lolium perenne] 

 
 
9 

متابوليسم نيكوتيناميد و 
   نيكوتينيت

 
 
 
 
Fatty acid hydroxylase [Cordyceps militaris 
CM01] 
 
 

 
 
 
 
8 

 
Biosynthesis of 

nicotinamide 
 
بيوسنتز واكس، سوبرين و  

 كوتين

  

 
 
 
4-coumarate coA ligase [Lolium multiflo.] 

 
 
 
 
3 

Biosynthesis of 
Wax 

 
 بيوسنتز

ديگر  يوبيكوئيتين و
 ترپنوئيدها

Biosynthesis of 
ubiquitin 

 

  

Seed imbibition protein [Triticum aestivum] 1 

 
 متابوليسم گالاكتوز

Galactose 
metabolism 

هاي درگير در فرايند پروتئين
 انرژي سلولي

Cellular energy 

2 

Cell wall invertase [Lolium perenne] 2    
Gda-1 [Triticum urartu] 18    
Alpha-glucosidase like protein [Hordeum 
vulgare] 2    

Iron(III)-phytosiderophore uptake mediate 6 

متابوليسم سوكروز و 
 نشاسته

Sucrose and 
starch 
metabolism 

 

  

Cell wall invertase [Lolium perenne] 2    
UDP-glycosyltransferase 83A1-like 2    
Zinc finger A20 and AN1 domain-co 5    
Probable beta-D-xylosidase 6-like 1    
Alpha-glucosidase like protein [Hordeum 
vulgare] 2    

Calcium-dependent protein kinase 3-like protein 4 
 فتوسنتز

Photosynthesis 
  

3-ketoacyl-CoA synthase 11-like 11 

هاي طويل شدن اسيد
 چرب

Fatty acid 
elongation 

  

Alcohol dehydrogenase superfamily zinc-
containing 2    

AMP-dependent synthetase and ligase 2    
Ribulose bisphosphate carboxylse 631    

NADH dehydrogenase 7 
 فسفريلاسيون اكسيداتيو

Oxidative 
phosphorylation 

  

Lipase [Hordeum vulgare subsp. Vulgare] 5    

Beta-D-xylosidase 6-like 1 
متابوليسم آلدريت و 

 آسكوربات
Ascorbate 
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metabolism 
Monodehydroascorbate reductase 4 [Triticum 
aestivum] 1    

Arabinoxylan arabinofuranohydrolase 
[Hordeum vulgar] 8 

متابوليسم نوكلئوتيدهاي 
 آمينوقندها قندي و

Amino sugar and 
nucleotide sugar 

metabolism 

  

Probable rhamnose biosynthetic en. 2    

Acetyl-coenzyme A synthetase-like 17 
 متابوليسم پيرووات

Pyruvate 
metabolism 

  

Glucose-6-phosphate dehydrogenase [Triticum 
aestivum] 2 

 مسير پنتوز فسفات
Pentose 
phosphate 
pathway 

  

Lipoxygenase [Zea mays] 1 
 متابوليسم لينولئيك اسيد

Linoleic acid 
metabolism 

  

Isocitrate dehydrogenase [NAD] ca. 3 
 سيكل سيترات

Citrate cycle 
  

Isocitrate dehydrogenase [NAD] ca. 3 
 اسيد اكسي كربوكسيليك

Oxocarboxylic 
acid 

  

Phosphoinositide-specific phospholipase C1 
[Triticum aestivum]  4 

متابوليسم فسفات 
 اينوزيتول

Inositol 
phosphate 
metabolism 

  

Prolyl 4-hydroxylase subunit alpha 2 

 متابوليسم پرولين وآرژنين
Arginine and 

proline 
metabolism 

هاي درگير در فرايند پروتئين
 متابوليسم سلولي

Cell Metabolism 
proteins 

3 

Cytosol aminopeptidase [Oryza sativa Indica 
Group] 3    

Carbamoyl-phosphate synthase large 2    

Autophagy [Homo sapiens]  
 تنظيم اتوفاژي

Regulation of 
autophagy 

  

Nucellin-like aspartic protease [Hordeum 
vulgar] 5 

 ليزوزوم
Lysosome 

  

Proactivator polypeptide-like 1 6    

Cysteine synthase 5 
 متابوليسم سلنوكامپوند

Selenocompound 
metabolism 

  

Pre-mRNA branch site p14-like protein [Zea 
mays] 2 

 متابوليسم سيانوآمينواسيد
Cyanoamino acid 
metabolism 

 

  

3-mercaptopyruvate sulfurtransfer 6 

متابوليسم ميتونين 
 وسيستئين

Cysteine and 
methionin 
metabolism 

  

Ferredoxin-dependent glutamate sy. 4 متابوليسم نيتروژن   
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Nitrogen 
metabolism 

Alcohol dehydrogenase superfamily zinc-
containing 2 

 متابوليسم تيروزين
Tyrosine 
metabolism 

  

Metallophosphoesterase A 2 
 متابوليسم پورين

Purine 
metabolism 

  

Glycine decarboxylase subunit [Triticum 
aestivum] 2 

متابوليسم گليسين، 
 تروئينين و سرين

Serine, Threonine 
and glysine 
metabolism 

  

Carbamoyl-phosphate synthase larg. 2 

متابوليسم گلوتاميت، 
 آسپارات و آلانين

Alanine, 
Aspartate and 
glutamate 
metabolism 

  

DnaJ homolog subfamily C member 2 7 

پردازش پروتئين ها در 
 شبكة اندوپلاسمي

Protein 
processing in 
endoplasmic 
reticulum 

هاي درگير در فرايند پروتئين
 پردازش پروتئين ها

Protein possessing   

4 

Calreticulin [Triticum aestivum] 7    
Hsp90-like protein, partial [Lolium perenne] 9    
Chaperone protein dnaJ 20, chloroplast 4    
70 kDa heat shock protein [Triticum aestivum] 4    

Pre-mRNA branch site p14-like protein [Zea 
mays] 2 Spliceosome 

پروتئين هاي درگير در فرايند 
 RNA پردازش

RNA possessing 
proteins 

5 

Pre-mRNA-splicing factor SLU7-like 5    
70 kDa heat shock protein [Triticum aestivum] 2    
Cycloartenol synthase-like isoform 7    
Translation initiation factor 4G [Triticum 
aestivum] 6    

70 kDa heat shock protein [Triticum aestivum] 4    

Serine/threonine-protein phosphate 5 

 mRNAمسير 
surveillance 

mRNA 
surveillance 
pathway 

 

  

RING-H2 finger protein ATL67-like 4 Meales 
هاي درگير در چرخه پروتئين

 هاي سلولي
Cell cycle 

6 

26S proteasome non-ATPase regulation 10 
 پروتئوزوم

Proteosom 

هاي درگير در تخريب پروتئين
 پروتئين ها

Protein degradation 

7 

Proteasome subunit alpha type-5 5    
20S proteasome subunit beta-4 [Triticum 
aestivum] 2    

U-box domain-containing protein 4 6  تجزية پروتئين به وسيلة   
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 يوبي كوئيتين
Ubiquitin 
mediated 
proteolysis 

E3 ubiquitin ligase BIG BROTHER 3    
Acetyl-coenzyme A synthetase-like 17    
DNA damage-binding protein 1-like 2    

Heat shock cognate 70 kDa protein 24 

مسير سيگنال دهي 
MAPK 

MAPK Signaling 
pathway 

هاي درگير در فرايند پروتئين
 سيگنال دهي

Signaling 

8 

Histidine-containing phosphotransfer pr. 6 

سيگنال هورمون  انتقال
 هاي گياهي

Plant hormone 
signal 
transduction 

  

Serine/threonine-protein kinase H. 9    
Probable xyloglucan endotransgluc. 8    
Two-component response regulatore 2    

SLT1 protein [Zea mays] 5 

در  SNAREبرهمكنش 
 انتقال وزيكولي

SNARE 
Interactions in 
vesicular 
transport 

  

RING-H2 finger protein ATL67-like 4 

اسكلت  actinتنظيم 
 سلولي

Regulation actin 
cytoskeleton 

  

SGT1 [Triticum aestivum] 7 

مسير سيگنال دهي گيرنده 
 NOD-Likeهاي 

NOD-Like 
receptor signaling 
pathway 

  

6-phosphofructo-2-kinase/fructose 4 

-HIFمسير سيگنال دهي 
1 

HIF-1 Signaling 
pathway 

  

General amino acid permease, partial [Homo 
sapiens] 5 

مسير سيگنال دهي 
NFKAPA β 

signaling 
pathway 

  

 
 هاي شناسايي شده پروتئين

همانطور كه قبلاً ذكر شد بيشترين تعداد 

EST )631 بيس  -5، 1ريبولوز ) مربوط به ژن

(روبيسكو) بود.  اكسيژناز -فسفات كربوكسيلاز

 آنزيم كاتاليز كننده اولين مرحله از چرخهاين 

كه در استروماي كلروپلاست واقع  است كالوين

است. روبيسكو فراوانترين آنزيم موجود در زمين 

تشكيل كل پروتئين كلروپلاست را  %50است كه 

و پلي بين حيات مي دهد. اين آنزيم در واقع 

و كربن آلي را از دي  كردهجان برقرار دنياي بي
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-كربن غيرآلي موجود در هوا بوجود مي اكسيد

 ).Feller et al., 2008(آورد. 

دي كالوين،  ةچرخ ازاولين مرحله  در

كربنه به نام ريبولوز  قند پنجيك  هب اكسيدكربن

ملكول  دوشده و توليد  متصلبيس فسفات  1-5

، كه اين فعاليت به دكن فسفو گليسرات مي -3

گيرد، به اين وسيلة آنزيم روبيسكو انجام مي

-) گفته ميCarbon fixationفرايند تثبت كربن (

). 2) (شكل Kim et al., 2010شود (

 

 )A (الف  

 )B (ب  

هاي علامت گذاري شده با مكان نما، محل فعاليت آنزيم روبيسكو در مسيرهاي مستطيل -2شكل

كربوكسيليت (الف) و تثبيت كربن (ب) در مسيرهاي فتوسنتزي است ليكوزيليت و ديمتابوليسمي گ

 ).http://www.genome.jp/kegg(منبع: 

Figure2- Rubisco enzyme indicated with red box in metabolic pathways of Glycosylate 
and Dicarboxylate (a) and carbon fixation (b) in photosynthetic pathways 
(http://www.genome.jp/kegg). 
 

بر  Septoria triticiدر مورد تأثير بيمارگر 
 Robert et alگندم آلوده  روي فتوسنتز گياه

اي انجام دادند. نتايج اين مطالعه مطالعه) 2006(
هاي  لكهايجاد بيمارگر با اين ان داد كه نش

تبادلات گازي، كاهش  نكروتيك سبب اختلال در

و محتواي نيتروژن و در  ،هاي گندمتعداد برگ
 ,.Robert et al) گرددنهايت كاهش فتوسنتز مي

2005). 
  Bonfig et al. (2006)در پژوهشي  

كاهش در فتوسنتز را در برهمكنش ناسازگار 

http://www.genome.jp/kegg
http://www.genome.jp/kegg
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). كاهش در Bonfig et al., 2006(گزارش كردند 
زا هاي غيربيماريفتوسنتز گياه گندم در ايزوله

زا زودتر قابل رديابي هاي بيمارينسبت به ايزوله
دهد كه گياهان فتوسنتز بود. اين موضوع نشان مي

دهند تا و ديگر مسيرهاي متابوليسمي را تغيير مي
هاي بتوانند انرژي لازم براي تنفس و ديگر فرايند

 Berger etلازم براي دفاع گياهي را فراهم كنند (

al., 2007.( 
هاي اصلي متابوليت هاي هر كدام از گروه

ثانويه مانند آلكالوئيدها، فنيل پروپانوئيدها و 
ترپنوئيدها و همچنين تركيبات منحصر به فردي 

كنند، به صورت كه در داخل گياه تجمع پيدا مي
با بيمارگر مورد  اي در برهمكنش گياهگسترده

). Ishihara et al., 2011اند (مطالعه قرار گرفته
 ESTيكي از مسيرهايي كه داراي تعداد نسبتاً زياد 

عدد  96است مسير بيوسنتز فنيل پروپانوئيد با 
EST  مي باشد. در حقيقت اين مسير يكي از

هاي ثانويه دفاع مهمترين مسيرهاي توليد متابوليت
بيوسنتز هاي زنده است. گياه در برابر تنش

از مسير فنيل پروپانوئيد و از  فنلي تركيبات
گيرد. اين مسير آلانين صورت ميفنيلاسيدآمينة 

ها، اسيدهاي استيلبن، هابيوسنتز كومارينباعث 
ترين آنزيم اين . كليديشودها ميفنلي و ليگنين

 است  (PAL)لياز مسير فنيل آلانين آمونيا
)Chandra et al., 2007.( 

ها هاي ثانوي ليگنانگروه ديگري از متابوليت
هستند كه در بسياري از گياهان از مسير فنيل 

شوند. اين تركيبات معمولاً پروپانوئيد ساخته مي
شوند و از دو واحد فنيل پروپانوئيدي تشكيل مي

هاي دفاعي گياهان در برابر عوامل در مكانيسم
ستي متنوعي از بيماريزا نقش دارند و فعاليت زي

هاي كوچك دهند. ليگنان مولكولخود نشان مي
فنلي هستند كه داراي يك حلقه فنيلي و يك 
زنجيره سه كربني هستند. اين تركيبات از مسير 

 Dixonشوند(پروپانوئيدي سنتر ميبزرگ فنيل

and Summer, 2003 اين مسير نقش بسيار .(
هاي زنده و زيادي در مقاومت در برابر تنش

پروپانوئيدي از غيرزنده دارد. تركيبات فنيل
اسيدسيناميك مشتق مي شوند، كه خود 

آلانين تشكيل شده اسيدسيناميك از اسيدآمينة فنيل
آمونيالياز آلانينفنيل). آنزيم Vogt, 2010است (

)PALآلانين را به ترانس) واكنش تبديل فنيل-

كند. اين آنزيم نقش سيناميك اسيد را هدايت مي
هاي دفاعي گياه مانند بيوسنتز همي در فعاليتم

اسيدساليسيليك (به عنوان سيگنال مقاومت 
كند كند)، بازي ميسيستميك در گياهان عمل مي

)Chaman et al., 2003.( 
هايي كه داراي تعداد زيادي يكي از آنزيم

EST  تحت مسير فنيل پروپانوئيد بود، پروكسيداز
ه خود اختصاص داد. را ب EST 46بود. اين آنزيم 

ها است و با پراكسيداز از گروه گليكوپروتئين
) باعث H2O2مصرف پراكسيدهيدروژن (

شود. مي غيرآلي و آلي تركيبات اكسيداسيون
طريق اكسيداسيون تركيبات فنلي و  از پراكسيداز

شدن و ها باعث ليگنينيدهيدوژنه كردن منوليگنال
-چوبي مي آوند در نتيجه باعث استحكام ديواره

 هايگونه شود؛ همچنين اين آنزيم باعث توليد

 تجمع و هافيتوالكسين سنتز ،اكسيژن فعال
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در نتيجه  و گياهان ديوارة سلولي در فنلي تركيبات
شود مي گياه در بيمارگر كردن گسترش محدود

)Sasaki et al., 2004.( 
آنزيمي  ديگر  (GP)پراكسيداز گلوتاتيون

 28انوئيد است و داراي تحت مسير فنيل پروپ
EST باشد. اين آنزيم نقشي كليدي در مي

حفاظت از غشاهاي سلولي كه در معرض تنش 
كند. توليد اين هاي اكسيداتيو قرار دارند، ايفا مي
گردد. اين آنزيم آنزيم طي تنش  بيمارگر القا مي

باعث توليد دوبارة اسيدهاي چرب غيراشباع از 
 اسيد اولئيكشود. ميفسفوليپيد هيدروپراكسيد 

تعدادي از  اسيد پالميتولئيكو  اسيد لينولئيك،
اسيدهاي چرب غير اشباع هستند. اين تركيبات 
در ساختار موم كه از اولين سدهاي دفاعي گياه 

  رونددر برابر حملة بيمارگر است به كار مي
)Allen, 2008.( 

هايي كه داراي تعداد يكي ديگر از آنزيم
-هاي دفاعي ميدر گروه پروتئين ESTزيادي 

 32) با GSTترانسفراز( Sباشد، آنزيم گلوتاتيون 
 هايسيستم از است. اين آنزيم جزئي ESTعدد 

هاي تنش از هاي ناشيآسيب برابر در دفاعي گياه
 زداييسم راين آنزيم د زنده و غيرزنده است.

 S دارد. گلوتاتيون زيستي نقش تركيبات خارجي

 كه است عملكردي چند و دايمر آنزيمي ترانسفراز

 درون هاي (متابوليت داخلي زدايي مواددر سم

 و هاكشحشره داروها، مانند سلول) و خارجي

دخالت دارد، بنابراين در  متابوليت بيمارگرها
-ت خنثيطور جهو همين اكسيداتيو هنگام تنش

آلي ناشي از بيمارگرها اين آنزيم  سمي مواد سازي

 ,Hayes  and Pulfordكند (نقشي اساسي ايفا مي

1995.( 
را  ESTدر اين مطالعه بيشترين تعداد 

رفت، گروه عملكردي همانطور كه انتظار مي
به خود  EST 765انرژي سلولي با تعداد 

اختصاص دادند، كه با توجه به قرار گرفتن ژن 
روبيسكو در اين گروه اين امر منطقي به نظر 

هاي درگير در فرايند رسد. گروه پروتئين مي
بود. نظر به فعال  EST 231دفاعي دومين گروه با 

شدن واكنش هاي دفاعي در گياه با حملة بيمارگر 
 اين يك پديدة منطقي است. 

هاي دفاعي، در كلاس عملكردي پروتئين
هاي زيادي وجود مسيرهاي متابوليكي و آنزيم

توان به پروكسيدازها، طور خلاصه ميدارند كه به
ترانسفراز، كينازها، تكرارهاي غني از  Sگلوتاتيون 

هاي شوك حرارتي ، پروتئينNBS-LRRلوسين 
Hsp70-90  و كاتالاز اشاره نمود. مطالعات زيادي

هاي هاي كدكنندة آنزيمنشان داده كه ژن
اي قارچي، باكتريايي، هپراكسيداز در اثر آلودگي

هاي شوند و ژنويروسي و ويروئيدي فعال مي
از  PR9ها در خانوادة كدكنندة اين گروه از آنزيم

PR ها قرار گرفتند (پروتئينPshenichnov et 

al., 2011هاي مقاومت گروه ). ژنNBS-LRR 
 هاي مقاومت هستند. تاكنونترين گروه ژنمتداول

 نقش تنها آفات، همچنينبيمارگرها و  به مقاومت

هاي پروتئين رمزكننده هايژن براي شده ثابت
 Guo etاست ( بوده گياهان در NBS-LRRداراي 

al., 2010توسط رمزشده هايپروتئين ). بيشتر 

به  اتصال محل يك داراي مقاومت هايژن

http://fa.wikipedia.org/w/index.php?title=%D8%A7%D8%B3%DB%8C%D8%AF_%D8%A7%D9%88%D9%84%D8%A6%DB%8C%DA%A9&action=edit&redlink=1
http://fa.wikipedia.org/w/index.php?title=%D8%A7%D8%B3%DB%8C%D8%AF_%D9%84%DB%8C%D9%86%D9%88%D9%84%D8%A6%DB%8C%DA%A9&action=edit&redlink=1
http://fa.wikipedia.org/w/index.php?title=%D8%A7%D8%B3%DB%8C%D8%AF_%D9%BE%D8%A7%D9%84%D9%85%DB%8C%D8%AA%D9%88%D9%84%D8%A6%DB%8C%DA%A9&action=edit&redlink=1
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) Nucleotide Binding Site: NBSنوكلئوتيد (
-Leucineن (لوسي از غني تكرار يك به كه هستند

Rich Repeats: LRRدر انتهاي متغير طول ) با 

در  هادامنه باشد. اينمي متصل كربوكسيل
 هايپيام انتقال و پروتئين-پروتئين هايبرهمكنش

 Alscher andكنند (مي شركت مولكولي

Cumming, 1990هاي كاتالاز و ). آنزيم
هاي دفاعي  در برابر ترين آنزيمپراكسيداز از مهم

را  H2O2هاي زيستي هستند. آنزيم كاتالاز تنش
 با پراكسيداز و كندتجزيه مي O2به  آب و 

-را تجزيه مي H2O2فنلي  تركيبات اكسيداسيون

 سوپراكسيد آنزيم همراه به هاآنزيم اين كند.

 در سلول آنزيمي اصلي هايسيستم ديسموتاز 

 ,Yao and Tianهستند ( اكسيداتيو صدمات برابر

2005.( 
EST  ها ابزاري براي شناسايي ژن، كشف

 ,.Nagaraj et alباشد (ژن و تعيين توالي ژن مي

ها، به  EST). در حال حاضر شناسايي 2007
سرعت در حال انجام است. تا اول ژانوية سال 

در پايگاه داده  EST 74،200،000حدود  2013
هاي اطلاعات ثبت شده بود. در مورد تنشي كه 

رد بررسي قرار گرفت همانطور در اين تحقيق مو
) در EST )10438كه قبلاً ذكر شد تعداد زيادي 

و  ESTدسترس بود. با مطالعاتي كه در مورد هر 
ژن كد كنندة پروتئين آن انجام گرفت، مرحله به 

ها طبقه بندي  ESTمرحله اطلاعات مربوط به 
شدند و در نهايت اين حجم بالاي اطلاعات در 

تعدادي مسير و همچنين هشت گروه عملكردي، 
-پروتئين هاي شركت كنندة در هر مسير، طبقه

-). در مرحلة پاياني پروتئين1بندي شد (جدول 

مخصوصاً در  ESTهايي كه داراي تعداد بيشتري 
مسيرهاي دفاعي گياهي بودند به صورت موردي 

ها در مسير دفاع گياه مطالعه شدند و نقش آن
طلاعاتي كه اين گندم مشخص شد. با استفاده از ا

هاي توان ژندهد ميبررسي در اختيار قرار مي
ديگري كه به طور مستقيم و همچنين غير مستقيم 

كنند، هاي دفاعي گياهي شركت ميدر فعاليت
 مورد بررسي قرار داد. 

تشكر و قدرداني: تشكر و قدرداني: نگارندگان از 
پژوهشگاه ملي مهندسي ژنتيك و زيست فناوري 

اه تربيت مدرس جهت فراهم كردن و دانشگ
امكانات اين پژوهش تشكر و قدرداني مي نمايند.
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 )A (الف 

 )B (ب  

) مكاني كه آنزيم پراكسيداز در مسيرهاي متابوليسمي 1.11.1.7هاي قرمز رنگ (مستطيل -3شكل

، نشان مي دهد (منبع: بيوسنتز فنيل پروپانوئيد (الف) و مسير متابوليسم فنيل آلانين (ب) شركت مي كند

http://www.genome.jp/kegg.( 

Figure 3- Peroxidase enzyme indicated with red box in biosynthesis pathways of 
phenylpropanoid (a) and phenyl alanine metabolism pathways (b) 
(http://www.genome.jp/kegg) 
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Abstract  

In this study, 10438 ESTs related to the interaction of wheat and Mycosphaerella 
graminicola (Anamorph: Zymoseptoria tritici) were searched in the NCBI Genebank. Non 
redundant related proteins of these ESTs in NCBI genebank were analyzed by Seqtools 
software. Among 10438 studied ESTs, 3868 ESTs had related proteins. These proteins were 
classified in 279 groups based on the type of them. Related pathways of 112 proteins were 
found in the KEGG site. Subsequently, the relationship between 55 searched pathways and 
defense responses in plants interact with pathogen was studied. Finally, these pathways were 
classified based on function in eight groups. Functional groups were included: Defense, 
Energy, Metabolism, Protein Process, RNA process, Cell cycle, Protein degradation and 
Signaling. The maximum number (745) of ESTs was related to proteins involved in cellular 
energy group, following by functional pathway related to defenses with 251 ESTs.  
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