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Abstract 

Objective 

Cadmium is a highly toxic and widespread soil pollutant threatening human and animal. 

Plants effectively help to eliminate environmental pollution by up taking of heavy 

metals and tolerate cadmium stress through a variety of mechanisms, but biochemical 

pathways and genes involved in the response of plants to cadmium stress have not been 

fully and comprehensively identified. 

 

Materials and methods 

Following proteomic studies on the Arabidopsis thaliana mutant in which AT2G37050 

(receptor like kinase gene) was knocked-out, it was identified that 150 proteins that 

were present in the wild (control) plant have been disappeared in the mutant plant. In 

current study, biological function of AT2G37050 gene/GO terms has been investigated 

by GeneMANIA and agriGO algorithms. GO term is a controlled vocabulary system 
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describing biological entities in three aspects (biological process, molecular function, 

and cellular component) in different organisms. 

 

Results 

Bioinformatics studies resulted from the GeneMANIA algorithm showed that the 

AT2G37050 gene is involved in the biological process of response to cadmium ion. The 

agriGO algorithm was then used to study GO terms at three levels of biological process, 

molecular function and cellular component, and role of the AT2G37050 gene and 

biological process of response to cadmium ion was reconfirmed. In addition, significant 

GO terms (FDR <0.05) such as "extracellular region", "plasmodesmata", "vacuole 

membrane" and "chloroplast" are associated with the mechanisms involved in plant 

tolerance to cadmium stress. This is another supporting evidence, which shows 

association of AT2G37050 gene and "response to cadmium ion". 

 

Conclusions 

In addition to suggesting a new effective gene in response to cadmium stress, the result 

of current study can be considered in order to construction of transgenic plants, which 

are able to purify soil from cadmium contamination. 

Keywords: Functional genomics, Arabidopsis thaliana, Bioinformatics, Response to cadmium 

ion, AT2G37050. 
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 چكيده

 يهاندهيآلا از يكي عنوانبه خاك در غلظت شيافزا صورت در كه است خاك در موجود نيسنگ عناصر از يكي وميكادم هدف:

 كمك نيسنگ عناصر جذب شيافزا با اهانيگ كهيحال در. گردديم زين واناتيح و انسان سلامت ديتهد به منجر يطيمح ستيز

 ،ندينمايم مقابله وميكادم تنش با يمتنوع يسازوكارها كمكه ب گريد يطرف از و آورده عمل هب يطيمح يهايآلودگ رفع در يثرؤم

  اند.هنشد يشناسائ كامل طوربهباشند، دخيل مي وميكادم به اهانيگ پاسخ در كههايي ژن و ييايميوشيب يرهايمساما تاكنون 

 رسپتور شبه ژن كهيافته جهش يانايتال سيدوپسيآراب اهيگ يرو بر شده انجام كيپروتئوم مطالعات دنبالبه ها:مواد و روش

 اهيگ در اند،اشتهد حضور) شاهدوحشي (كه در گياه پروتئين  ١٥٠ ديگرد مشخص افتاده، كار از آن AT2G37050 ينازيك

كه  استفاده شد  GO term مطالعه جهت agriGOو  GeneMANIA هايتميالگور ازدر اين تحقيق  .شدند ديناپد يافتهجهش
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 - ٣عملكرد مولكولي  - ٢فرآيند زيستي  - ١در سه حوزه  و ماهيت واژگان زيستييك سيستم كنترل شده از واژگان زيستي است 

  شود.بخش بندي سلولي توسط افراد متخصص تعريف مي

 نديآفر در 37050G2TA ژن كه داد نشان GeneMANIA تميالگور دست آمده با استفاده ازبه كيوانفورماتيب مطالعات نتايج:

قرار  استفاده مورد GO terms مطالعه منظورهب agriGO تميالگور در مرحله بعد .دارد نقش وميكادم وني به گياه پاسخ يستيز

 ،علاوه بر اين. گرفت ارقر دييتا مورد مجدداً  وميكادم وني به پاسخ يستيز نديآفر در 37050G2AT ژن نقش جهينتدر  و گرفت

 در كه لروپلاستك و واكوئل غشاء ،پلاسمودسماتا، يسلول خارج مكان از جمله )>0.05FDR(ي معنادار ها GO term وجود

 در ژن نيا ارتباط خصوص در يگريد كننده تيتقو ليدل ،باشنديم وميكادم تنش به اهيگ تحمل در ليدخ يسازوكارها با ارتباط

  .باشدمي وميكادم وني به پاسخ

 هختيرترا اهانيگ ساخت در توانديم وميكادم تنش به پاسخ در ثرؤم ديجد ژن شنهاديپ بر علاوه قيتحق نيا جينتا نتيجه گيري:

  .رديگ قرار توجه مورد وميكادم يآلودگ از خاك كننده هيتصف

   37050G2ATژنوميك عملكردي، ، پاسخ به كادميومنفورماتيك، اآرابيدوپسيس تاليانا، بيو :كليدي كلمات

 

  مقدمه

كه علاوه بر  باشدمطرح ميمحيطي زيست از مشكلات  عنوان يكيبهعناصر سنگين موجود درخاك غلظت افزايش 

در صورت افزايش فلز سنگين يك  عنوانبهكادميوم  ثر است.ؤم نيزمنطقه  گياهانتنوع  بر خاك حاصلخيزيدخالت در تركيب و 

 ييكهمچنين دهد، زنجيره غذايي مورد تهديد قرار مي سلامت انسان را از طريق ،عمل كردهيك ماده سرطان زا  عنوانهب مصرف

 .Bertin and Averbeck 2006; Song et al) ثير قرار مي دهدأرا تحت تان رشد گياه بوده وآلودگي خاك  شايع  از عوامل

كودهاي ، استفاده از كاري، ذوب فلزاتمعدن قبيل صنعتي از هاياثر فعاليت عموما در خاك در افزايش ميزان كادميوم .(2017

كادميوم از طريق هر دو مسير سيمپلاستي و  يون .(Redondo-Gomez et al. 2010)ميافتداتفاق  هاو علف كششيميايي 

طور مستقيم يا غير مستقيم هكادميوم ب .(Song et al. 2017) باشدمييع در ريشه، ساقه و برگ زآپوپلاستي قادر به انتقال و تو

 Di Toppi)فيزيولوژيك از قبيل فتوسنتز، متابوليسم ازت، توزيع مواد غذايي، جوانه زني دانه، تنفس گياهي  هايبرخي از فرآيند

and Gabbrielli 1999)،  جذب اتم آهن(Zhai et al. 2014)،  دفاع عمومي گياه، پاسخ به شرايط تنش و متابوليسم فرآيند

در  .شودگياه ميدر  ١منجر به تاخير در رشد و كاهش بيومس وثير قرار داده أرا تحت ت ) .2013Marmiroli et al(كربوهيدرات 

يا محدود كردن  از سلول وانتقال كادميوم به خارج از قبيل  يشامل مواردآغازين مقابله با سميت كادميوم  سازوكارهايگياهان 

 و ٢هانني، مهار اثر سمي كادميوم بوسيله متالوتيو)سمي آن در سيتوپلاسم سلولاثر  (جلوگيري ازواكوئل  داخلهكادميوم ب

                                                             
1 Biomass 
2Metallothionein 
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علاوه بر اينكه  .) .2010DalCorso et al( باشدمي هاتينلامانند گلوتاتيون و فيتوكتركيبات كلاته كننده  ٣توليدزيستي

تجمع كادميوم در پيكر موجب   نمايند،تا تنش كادميوم را تحمل د نكنميگياهي كمك  هايبه برخي گونهسازوكارهاي ذكر شده 

البته  .)2010mez et al. oG-Redondo( شوندميگرفته  كارهب ٤وسيله گياهاننوعي در پالايش محيط بهشده و به انگياه

درك و  .اندهخوبي شناسائي نشدهستند به دخيل هايي كه در پاسخ گياهان به كادميومن، مسيرهاي بيوشيميايي و ژهامكانيسمهنوز 

 منظور توليد گياهانبه گياهان ژنتيكي انتخاب و دستكاري دركادميوم سميت دنبال مواجهه با هالقايي گياهان ب هايشناسايي پاسخ

   كادميوم ضروري است. مقاوم به

زاي محيطي  مختلف شامل خشكي، نوسانات شديد دمايي، سيل، طور دائم در معرض عوامل تنشگياهان در طبيعت به

توانند موقعيت مكاني خود را مانند ساير موجودات زنده تغيير دهند آلودگي خاك با فلزات سنگين هستند و از آنجائيكه نميشوري و 

است هاي دفاعي متنوعي درآنها تعبيه شدهمنظور سازگاري و پاسخ سريع به تغييرات محيطي  طي فرآيند تكامل مكانيسمبه

)2018Stavridou et al. (. هاي غيرزنده محيطي در تنشدر مقابل  ٥هاي دفاعي گياه آرابيدوپسيس تاليانادراين راستا پاسخ

گياه مدل انتخاب  عنوانهبآرابيدوپسيس تاليانا  گياه ،در اين تحقيق  .(Provart et al. 2016)است  شدهايي مروري گزارش مقاله

هاي بيوانفورماتيكي متعدد در وجود بانكبا توجه به در پاسخ به كادميوم در اين گياه مورد بررسي قرار گرفت.دخيل هاي و ژن

و از مطالعات  رودمي شماره مولكولي گياهي ب تبسيار مناسبي در مطالعا گياه مدلخصوص گياه آرابيدوپسيس تاليانا، اين 

 براي مثال .گردداستفاده مي گياهاندر مختلف مسيرهاي بيوشيميايي  و بيوانفورماتيكي جهت بررسي عملكردهاي مختلف يك ژن

& Mani Yada (2019)  فاكتور رونويسي متعلق به خانواده  پنجوهشتادبررسي بيوانفورماتيكي باbHLH  و ترسيم ارتباط

عنوان فاكتور رونويسي شاخص و محوري در مواجه گياه نخود با تنش كادميوم هرونويسي را ب فاكتور ٥زيستي بين اين فاكتورها، 

در تحقيقات مختلف مرتبط با استرس  هابا مقايسه بيوانفورماتيكي بيان ژن )Liu et al. )2019 در تحقيقي ديگر .معرفي نمودند

گويي را مطرح و سپس اين پيش كادميوم، سرب و مس رصادر پاسخ به عن مشترك ژن محوري ٩فلزات سنگين، نهايتاً 

رابطه هاي جديدي از عملكرد و تواند جنبهاستفاده از ابزارهاي بيوانفورماتيكي مي .بيوانفورماتيكي را در آزمايشگاه به اثبات رساندند

در تحقيق  .(Heidari et al. 2019) تواند مورد استفاده قرار گيردمي عملكرديها را مشخص كند كه در مطالعات ژنوميك ژن

 همزمان پروتئين، مسيرهاي بيوشيميايي،  بيان با كنش پروتئينهمبر شامل ٦گيري از يك شبكه تركيبي زيستيبا بهرهحاضر 

) .Jazayeri et 2013Zuberi et al ; ٩هم هاي مرتبط باژن گيو آناليز غني شد ٨ها در يك اندامكپروتئين مكاني، هم٧هاژن

                                                             
3 Biosynthesis 
4 Phytoremediation 
5 Arabidopsis thaliana 
6 Composite biological network 
7 Co-expression 
8 Co-localization 
9 Enrichment analysis 
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)2017al.  37050( ١٠از كار انداخته شدهكه عملكردهاي زيستي يك ژن  ،بيوانفورماتيكيهاي با استفاده از روشG2AT(  بود

آناليز  .گرديدكادميوم مطرح  ونپاسخ به ي نقش اين ژن در و براي اولين بار گرفتدر گياه آرابيدوپسيس تاليانا مورد بررسي قرار 

با روش  درمطالعات بيان ژن ها است، براي مثاليك ليست بزرگ از ژن  ١١غني شدگي روش مناسبي براي تشخيص عملكرد

microarray ميزان زيادي بيان هايي كه بهمورد بررسي قرار گرفته و سپس همه ژن يدر شرايط خاص بيان همه ژنها در سلول

 هايهاي موجود در ليست با چه فرآيندژنگيرند تا مشخص شود شدگي مورد آناليز قرارمياز لحاظ غنياند در قالب يك ليست شده

، تحقيق حاضر يك چهارچوب كلي جهت مطرح طور كليبهمرتبط هستند. يا اندامك سلولي بيوشيميائي هاي مسير ويازيستي 

  دهد.ارائه ميرا  كمك اطلاعات بيوانفورماتيكي و سپس اثبات آن در آزمايشگاههنمودن يك فرضيه ب

  

   روش هامواد و 

درآن از  AT2G37050ژن آرابيدوپسيس تاليانا كه  آناليز پروتئوميك گياه: هاي ورودي شبكه زيستيليست ژن

كه درآن ژن   هاي اين موتانتدانه ).ها چاپ نشدهداده( نشان دادرا شاهد در مقايسه با گياه ن پروتئي ١٥٠ حضورعدم  ،كار افتاده بود

علاوه ه ب ناپديد شدهپروتئين  ١٥٠اين . تهيه گرديد ١٢NASCمركز بود ازكارافتاده از DNA insertion-Tمورد نظر با روش 

كار گرفته شد و در فايل تكميلي اين مقاله قابل دسترس به GeneMANIAورودي الگوريتم  عنوانهب AT2G37050پروتئين 

  .)ST1 فايل تكميلي( است

زيستي محتمل  يندهايآفرمنظور يافتن هب: GeneMANIAوسيله الگوريتم هب تركيبي ايجاد شبكه زيستي

هاي ترسيم شد. در ترسيم اين شبكه از بانك GeneMANIA كمك الگوريتمهشبكه زيستي تركيبي ب ،AT2G37050 براي ژن

 ,Database version 12-08-2014) استفاده شد GeneMANIAتوسط الگوريتم  كارگرفته شدههب بيوانفورماتيكي متعدد

Arabidopsis thaliana). نشان را ها پروتئينو يا  هاهاي بيوانفورماتيكي تصوير جامعي از ارتباطات زيستي بين ژناين بانك

- پروتئيني كنش فيزيكهمبر ي از قبيلارتباطات زيستي شامل موارد ،در اين مجموعه .(Zuberi et al., 2013) دهندمي

ها در مكاني پروتئينها، همژن همزمان مسيرهاي بيوشيميايي مشترك، بيانوجود پروتئين، - پروتئينكنش گوي برهمپيش پروتئين،

تماس فيزيكي دو پروتئين كه با پروتئين - كنش فيزيكي پروتئينهمبر حالتدر .است مشابهني ئيپروت ١٣يك اندامك و وجود دُمين

پروتئين امكان - كنش پروتئينگوئي برهمپيش شود اما درحالتاست نمايش داده مياثبات رسيدهبه قبلا هاي آزمايشگاهيروش

است اما تاكنون در كنش دو پروتئين در موجود ديگري به اثبات رسيده، مثلا برهمشودميگوئي اتصال فيزيكي دو پروتئين پيش

 CytoScape plugin v 3.4.0نرم افزار  ،از شبكه زيستيتري ترسيم واضحمنظور هب است.گياه آرابيدوپسيس تاليانا گزارش نشده

                                                             
10 knocked-out gene 
11 Functional characterization 
12 Nottingham Arabidopsis Stock Center 
13 Domain 
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 .Saito et al) شودهاي متنوع زيستي استفاده مياي براي نمايش دادهطور گستردههمورد استفاده قرار گرفت. اين نرم افزار ب

2012).  

واژگان ت ييك سيستم كنترل شده از واژگان زيستي است كه در آن ماهي  ١٤GO term : Gene ontologyآناليز 

بررسي شود.بخش بندي سلولي توسط افراد متخصص تعريف مي - ٣عملكرد مولكولي  - ٢فرآيند زيستي  - ١زيستي در سه حوزه 

terms GO ويا غني شدگي هم  هاي مرتبط باژن ١٥شدگيها و آناليز غنيدر مطالعات عملكردي ژنGO terms  كاربرد

ويا  شوندبندي ميايي طبقههاي كوچكتري كه عملكرد زيستي مشابهها به گروهدر اين تكنيك ليست بزرگي از ژن دارد.اي گسترده

در  .شودليست دارند مشخص مي اينبا هاييكه ارتباط موضوعي بيشتري GO term هاي مختلف،در يك ليست بزرگ از ژن اينكه

هاي اطلاعاتي جهت تكميل اطلاعات بيوانفورماتيكي و استفاده از بانك  GO termsاز دو الگوريتم براي آناليز حاضر تحقيق

 ١٦يند زيستيآو در سطح فر هم هاي مرتبط باشدگي ژنجهت بررسي غني GeneMANIA ابتدا الگوريتم متنوع استفاده شد.

درنظر  دارمعني  termGOعنوان هب ٠٥/٠كوچكتر از  ١٧FDRبا   terms GO براي اين منظور كه مورد استفاده قرار گرفت

همزمان طوربههاي متعدد كه فرضيهوسيله اين فاكتور آماري احتمال مطرح شدن يك يا چند فرضيه نادرست در زمانيبه گرفته شد.

است كه معني اين) بهFDR = ٠٥/٠درصد( ٥نسبت مثبت كاذب  ،گيرد. براي مثالشود مورد بررسي قرارميانجام و تست مي

   شوند.دار درنظرگرفته ميهايي كه واقعا نادرست هستند اشتباها درست و معنيدرصد از فرضيه ٥احتمالا 

زيستي و  يندآفر، ١٨در هر سه سطح عملكرد مولكولي GO termsمنظور مطالعه هب agriGOاز الگوريتم در مرحله بعد 

هاي مختلف سلولي بندي سلولي وجود يك پروتئين در اندامكدر بخش. ) .2010Du et al( استفاده شد ١٩بندي سلوليبخش

( به بخش  استباشند، حائز اهميت ميكشاورزي  كه از نظرگياه نوع  ٣٨ بررسيقادر به  agriGO الگوريتمشود. گزارش مي

 )9TAIR(مدل  تاليانا آرابيدوپسيس گياه واستفاده شد  SEA ٢٠از روش آناليز منظور بدين هاي اينترنتي مراجعه شود).آدرس

  رفرنس استفاده گرديد. گياه عنوانهب
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 يج و بحثانت

كه ژن  موتانت آرابيدوپسيسها چاپ نشده) نشان داد كه در گياه  (داده به مطالعه پروتئوميكپروتئيني مربوط  هايداده

) ناپديد شاهد( پروتئين در مقايسه با گياه وحشي ١٥٠، ٢١شده است كار انداخته از آن در   37050G2ATشبه رسپتوركينازي 

(ارتباط  ٢٢خط ١٥٤٥پروتئين توسط يا  ژن ١٥١ آن كه در GeneMANIAشبكه زيستي تركيبي حاصل از الگوريتم  اند.شده

از  درصد ٩٣/١٧ژن،  دو زمانبيان هماز ارتباطات زيستي از نوع  درصد ٤٧/٧١ ) كه١شان داد (شكل ن اندهم متصل شدههب زيستي)

 مكاني دوهماساس  بر درصد ٠٢/٣پروتئين، - كنش فيزيكي پروتئينبرهم درصد ٢١/٧پروتئين، - كنش پروتئينبيني برهمنوع پيش

- ميزان غني ١در جدول  است.بوده وجود دُمينِ پروتئيني مشتركاساس  بر درصد ٣٧/٠و  پروتئين در درون يك اندامك يكسان

پاسخ به يون "يند زيستي آاين اساس فقط فر و بر استشده نشان داده GeneMANIAاساس الگوريتم  بر  GO termsشدگي 

كه در كل ژنوم آرابيدوپسيس  دنرسااعداد اين جدول اين مفهوم را مي. (FDR<0.05) بوده است داراز نظر آماري معني "كادميوم

 ١٥٠ژنِ/پروتئين مرتبط با پاسخ به يون كادميوم وجود دارد درحاليكه از مجموعه  ٢٨٨نوع پروتئين مختلف  ٢٨٣٩٧با تاليانا 

ي شدگ يغن. در واقع ما شاهد اين مجموعه قرار گرفته است درپروتئين مرتبط با پاسخ به يون كادميوم  ١٤پروتئين ناپديد شده 

پروتئيني هستيم كه بيانگر نقش احتمالي ژن  ١٥٠در اين مجموعه   "پاسخ به يون كادميوم"زيستي فرآيند با  طهاي مرتبپروتئين

AT2G37050  در مرحله بعد، جهت يافتن مدارك تاييد كننده اين موضوع از الگوريتم  كادميوم است. يوندر پاسخ بهagriGO 

  د.ياستفاده گرد

به ليست يني مورد بحث تئپرو ١٥٠از مجموعه را پروتئين جديد  ٦پروتئين قبلي  ١٤نتايج حاصل از اين الگوريتم علاوه بر  

هاي ). در راستاي يافتن مدارك تاييد كننده بيشتر، ارتباط ساير ژن٢مرتبط با پاسخ به يون كادميوم اضافه نمود (جدول  هايپروتئين

عنوان هب TOP1 و SOD2 پروتئيندو  بررسي و نهايتاً Google Scholarباقيمانده اين مجموعه با يون كادميوم در پايگاه 

در برگ و ريشه گياه  SOD2كاهش پروتئين  ).٢(جدول  ميوم به ليست فوق اضافه گرديدپاسخ به يون كادمرتبط با هاي پروتئين

 است كه ژن همچنين مشخص شده. (Smeets et al. 2008) استگزارش شدهتيمار گياه با  دنبالهبآرابيدوپسيس تاليانا 

1TOP استكادميوم افزايش بيان داشته دنبال استرسِ هب ٢٣پروتئازومتجزيه پروتئوليتيك  هاي دخيل درمراه برخي از ژنهبه 

(Polge et al. 2009).  
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 كار دنبال ازهناپديد شده ب پروتئين ١٥٠دهنده ارتباطات زيستي بين  تركيبي نشانشبكه زيستي  .١شكل 

پاسخ به  دردخيل هاي هاي سبز رنگ نشانگر ژن(دايره قرمز رنگ). دايره AT2G37050 افتادگي ژن 

هاي سبز رنگي كه با لبه سياه رنگ مشخص است. دايره GeneMANIAاساس الگوريتم  كادميوم بر

هاي و جستجوي مقالات به ليست ژن agriGOاساس الگوريتم  هاي اضافي هستند كه برژناند، شده

ها، خطوط آبي رنگ بياني بين ژندهنده به كادميوم اضافه گرديد. خطوط بنفش رنگ نمايشگر همپاسخ

پروتئين - پروتئينهمكنش  مكاني، خطوط نارنجي و خاكستري به ترتيب نشانگر پيشگوئي برنشاندهنده هم

  و دُمين پروتئيني مشترك هستند.

Figure 1. Biological network among 150 proteins which disappeared after knocking out 

AT2G37050 gene (red node). The green nodes represent the genes which involved in 

response to cadmium on the basis of GeneMANIA algorithm. The extra responsive genes 

to cadmium ion which adapted from literature review or agriGO algorithm have been 

presented as green nodes with bold black border. The purple lines represent co-

expression. The blue line exhibits co-localization. Orange and grey lines show predicted 

protein-protein interaction and shared protein domain, respectively. 
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 دنبال از كار افتادن ژنپروتئين ناپديد شده به ١٥٠شده در ميان فرآيندهاي زيستي غني .١جدول 

AT2G37050 بر اساس الگوريتمGeneMANIA   

Table 1. Enriched gene ontology terms in 150 disappeared proteins after knock out of 

AT2G37050 gene 

  شماره كُد

Gene Ontology 

  فرآيند زيستي/ عملكرد مولكولي

Biological 

process/molecular function 

FDR 

تعداد در ميان 

١٥٠ 

 ژن/پروتئين

Occurrences 

in 150 genes 

تعداد در ميان كل 

ژنوم گياه 

A.thaliana 

Occurrences 

in Genome 

GO:0046686 
 پاسخ به يون كادميوم

response to cadmium ion 
3.96E-05 14 288 

GO:0000502 
 كمپلكس پروتئازوم

proteasome complex 
0.121357434 5 50 

GO:0051603 

پروتئوليز دخيل در فرآيند كاتابوليك 

 پروتئين

proteolysis involved in 

cellular protein catabolic 

process 

0.121357434 8 206 

GO:0006511 

فرآيند كاتابوليك پروتئين وابسته به 

 يوبي كوئيتين

ubiquitin-dependent protein 

catabolic process 

0.121357434 8 196 

  

نهايتاً منجر به كاهش يا  رونويسي قبيل فاكتورهاي هايي ازپروتئين ٢٤نه شدنتيدر پاسخ به تحريكات محيطي، يوبي كوئي

دهد تا اجازه مي گياهبه  هاهدفمند مقدار پروتئين و تغييرواقع كنترل  ردد. درگمي پاسخ سلولي مناسب و هاافزايش بيان برخي از ژن

نام كوئينه شدن پروتئين كوچكي بهيوبيدر طي فرآيند  .هاي خارجي بدهدتنظيم سيگنالينگ، پاسخ مناسبي به تنش با

نقش  شود.ها توسط كمپلكس پروتئازوم ميهاي مشخصي متصل شده و نهايتا موجب تجزيه اين پروتئينبه پروتئين ٢٥يوبيكوئيتين
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رسيده اسمزي به اثبات و يآبشوري، كم هاي غير زنده از قبيل تنش خشكي، در افزايش تحمل گياهان به تنش ه شدننتيكوئييوبي

با يوبي  UBC1ژن افزايش بيان ،عنوان مثالبه .)Wan et al. 2011; Dametto et al. 2015; Stone 2019( است

و  منجر به افزايش تحمل به تنش كادميوم نهايتا S 20 ياS 26 پروتئازوم  سازي كمپلكسو فعال هاكردن برخي پروتئيننه تيكوئي

تنش كادميوم در گوجه فرنگي  همچنين .(Bahmani et al. 2017) استشدهتوتون در گياه  كاهش استرس اكسيداتيوهمچنين 

 تنش كادميوم شد زديده حاصل اهاي صدمهپروتئازوم و هضم پروتئين S 20هاي كمپلكس پروتئين موجب افزايش بيان برخي از

(Djebali et al. 2008) ديده و هضم اين هاي صدمهپروتئيننه شدن تيكوئيافزايش يوبيبا . در گياه ذرت نيز تنش كادميوم

و  PBE1 ،DDI1سه پروتئين  حضور .(Pena et al. 2007) همراه بودپروتئازوم  S 20ها توسط كمپلكس پروتئين

ATUBA1  مدركي در تاييد نقش ژن نقش دارندو كمپلكس پروتئازوم  شدن كوئيتينه يوبي يندآفركه در  ١در جدول ،

AT2G37050 .شرايط در گياه آرابيدوپسيس تاليانا در  افزايش بيان اين سه ژن از طرفي ديگر در پاسخ به تنش كادميوم است

از اجزاي تشكيل دهنده كمپلكس كه نيز  PBB1و PBG1 پروتئين دو .(Sarry et al. 2006) مشاهده گرديدتنش كادميوم 

   .(Kurepa and Smalle 2008)اند ذكر شده ١در جدول  شوندتاليانا محسوب ميپروتئازوم در گياه آرابيدوپسيس 

 است در مواجه با تنش كادميوم گزارش شده SYNC1و  GDCSTهاي در گياه آرابيدوپسيس تاليانا افزايش بيان ژن

)Sarry et al. 2006(.  ِافزايش بيان ژنGDCST  است در گياه برنج و درشرايط تنش شوري نيز به اثبات رسيده(Wang et 

)2017al. .  لازم به ذكر است پروتئينGDCST چكي شده، در اين حالت پپتيد كو ٢٦در شرايط استرس حرارتي دچار ساموليشن

هاي كوئيتينه شدن بوده و در پاسخ گياه به تنشگردد. اين فرآيند شبيه به يوبيبه پروتئين هدف متصل مي ٢٧SUMOنام به

است )، تنش خشكي، تنش سرما و تنش ناشي از عوامل بيماريزا گزارش شده2O2Hمختلف از قبيل تنش حرارتي، تنش اكسيداتيو (

(Park et al. 2011).  

قند نقش دارند  فسفات ايزومراز) كه هر دو در متابوليسم ٦(گلوكزPGIC ) و ١(ساكاروز سنتتاز SUS1 هاي افزايش بيان ژن

در گياه كلم گونه  SUS1 ژن انيب. همچنين افزايش (Sarry et al. 2006)است دنبال تنش كادميوم گزارش شدهبه

) Zhou etباشد اخيرا به اثبات رسيده است هاي خود ميكه قادر به تجمع مقادير بالايي از يون كادميوم در سلول ٢٨پاراكيننزيس

al. 2019)هاي ذكر است پروتئين. لازم بهSUS1 ،PGIC  وVAMP711 اند قادر به كه همگي در جدول يك ذكر شده

  .(Manzano et al. 2008)گردندپروتئازوم تنظيم مي - كوئيتينه شدن بوده و احتمالا از طريق مسير يوبي كوئيتينيوبي
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ژن/پروتئين مرتبط با فرايند زيستي  ٢٢شبكه زيستي تركيبي نشاندهنده ارتباطات زيستي بين . ٢شكل 

است. كه از كار افتاده  شدهAT2G37050 . دايره قرمز رنگ نشاندهنده ژن "پاسخ به يون كادميوم"

است.  GeneMANIAاساس الگوريتم  در پاسخ به كادميوم بردخيل هاي هاي سبز رنگ نشانگر ژندايره

اساس الگوريتم  كه براست اي هاي اضافهاند، ژنهاي سبز رنگي كه با لبه سياه رنگ مشخص شدهدايره

agriGO ليست و منبع دهنده به يون كادميوم اضافه گرديدهاي پاسخو جستجوي مقالات به ليست ژن)

ها، خطوط آبي رنگ بياني بين ژن. خطوط بنفش رنگ نمايشگر هم)استذكر شده ٢ها در جدول ژن

پروتئين - همكنش پروتئين ترتيب نشانگر پيشگوئي برخاكستري بهمكاني، خطوط نارنجي و نشاندهنده هم

  و دُمين پروتئيني مشترك هستند.

Figure 2. Biological network representing the connections among 22 genes which involving 

in “response to cadmium ion”. Red node shows AT2G37050 (Knocked-out gene). The 

green nodes represent the genes which involved in response to cadmium on the basis of 

GeneMANIA. The extra responsive genes to cadmium ion which adapted from literature 

review and agriGO algorithm have been presented as green nodes with bold black border. 

The purple lines represent co-expression. The blue line exhibits co-localization. Orange 

and grey lines show predicted protein-protein interaction and shared protein domain, 

respectively. 
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 .Sarry et al) استدر شرايط تنش كادميوم گزارش شده PUR ALPHA-1 و ROF1هاي كاهش بيان ژنهمچنين 

-PUR ALPHAپرتئوميك نشان دادند كه مقدار فاكتور رونويسي مطالعه در يك  Yu et al. (2018)درهمين راستا  .(2006

منجر به  1ROFهمچنين كاهش پروتئين  يابد.كاهش مي 2O2Hتحت تنش  Puccinellia tenuifloraدر ريشه گياه  1

 . اين امكان وجود دارد كه تنش كادميوم نيز(Meiri et al. 2010)گردد افزايش تحمل گياه آرابيدوپسيس به تنش حرارتي مي

ترانسفرازها قرار دارد S كه در خانواده گلوتاتيون  GSTL3پروتئين حضور  عنوان يك تنش غير زنده از همين رفتار تبعيت كند.هب

 خانواده گلوتاتيون . )١(جدول  كادميوم است يوندر پاسخ به  AT2G37050تائيدي ديگر در خصوص نقش احتمالي ژن تواند مي

Sگرماقبيل  زنده از هاي زنده و غيرزدايي و مقاومت گياه به تنشاكسيدانت بوده و نقش مهمي در سمترانسفرازها يك آنزيم آنتي ،

موجب توليد تاليانا در گياه آرابيدوپسيس  (GST10) ١٠ ترانسفراز S گلوتاتيون افزايش بيان ژنِ  .ها داردكشو علف شوريسرما، 

 و همكارانش هي. (Dixon and Edwards 2010) مقاوم بود شوري هاي اكسيداتيو وشد كه نسبت به تنش ايهگياه تراريخت

همچنين  .(He et al. 2015) شناسائي نمودندرا  GST10 كنندهرمز نوع ژن  ١٧ كادميومسميت  تحت تنش در گياه برنجنيز 

 Dixit et( به كادميوم گرديد تنباكو هگياه تراريختمقاومت افزايش موجب توتون از قارچ تريكودرما به گياه  GST10انتقال ژن 

al. 2011 .(ميزان نشان داد كه  بود، كادميوم قرار گرفته ميلي مولار ١٠ مطالعه پروتئوميك برگ گياه آرابيدوپسيس كه در معرض

 FSD1همچنين افزايش بيان ژن  .(Semane et al. 2010)داري افزايش يافت طور معنيهب FSD1و  HOP2هاي روتئينپ

 ;Smeets et al. 2009( استبه اثبات رسيده ريشه آرابيدوپسيس تاليانادر م وو اورانيكادميوم همزمان در شرايط تنش 

Vanhoudt et al. 2010.(  دنبال از كار پروتئين ناپديد شده به ١٥٠نمودار درختي فرآيند هاي زيستي غني شده مرتبط با

شدگي كه با رنگ قرمز نمايش داده شده ) نشان داد كه بالاترين ميزان غني ٣(شكل  AT2G37050ژن  (knockout)انداختن 

رساند كه در كل ژنوم آرابيدوپسيس باشد. اعداد اين مربع اين مفهوم را مياست در ارتباط با فرآيند زيستي پاسخ به يون كادميوم مي

پروتئين  ٢٠اپديد شده پروتئين ن ١٥٠حاليكه از مجموعه  ژن يا پروتئين مرتبط با پاسخ به يون كادميوم وجود دارد در ٤٧٠تاليانا 

 ١٥٠برابري در مجموعة  ٨شدگي مرتبط با پاسخ به يون كادميوم در اين مجموعه قرار گرفته است. اين اعداد بيانگر ميزان غني

 شدگي را ميتوان از فرمول زير محاسبه نمود.هاي آرابيدوپسيس تاليانا است. ميزان غنيپروتئيني نسبت به كل پروتئين

8 ≈  
మబ

భఱబ
రళబ

మఴయవళ

   =
هايپروتئين مرتبط با دركادميوم مجموعه تعداد 

كل پروتئينهاي موجود در مجموعه

تعداد پروتئينهاي مرتبط با كادميوم در ژنوم آرابيدوپسيس تاليانا
كل پروتئينهاي موجود در ژنوم آرابيدوپسيس تاليانا

 = ميزان غني شدگي 

دهد. ، جزئيات بيشتري را ارائه مي GeneMANIAتميالگور، علاوه بر تاييد نتايج agriGOشدگي با الگوريتم نتايج غني

ها در شدگي پروتئيندهد. در اين نمودار درختي، ميزان غنيبندي سلولي را نشان ميشدگي در سطح بخشميزان غني ٥شكل 

    كند.غشاء سيتوپلاسمي، غشاء واكوئل، پلاسمودسماتا و كلروپلاست جلب توجه مي
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دنبال از كار به  "GO: 0046686 ;پاسخ به يون كادميوم"ژن دخيل در فرآيند زيستي  ٢٢ليست  .٢جدول 
  در گياه آرابيدوپسيس تاليانا AT2G37050افتادگي ژن 

Table 2. List of involved genes in “response to cadmium ion, GO: 0046686” among 150 
proteins which disappeared after knocking out AT2G37050 gene in Arabidopsis thaliana. 

 جايگاه ژني
Locus 

 نام ژن
Gene name 

 محل قرارگيري پروتئين در سلول
cellular component 

 اقتباس شده از
Originated 

from 
AT5G42740 PGIC سيتوزول، سيتوپلاسم GeneMANIA 

AT5G02790 GSTL3 سيتوزول، سيتوپلاسم، غشا پلاسمايي GeneMANIA 

AT3G13235 DDI1 سيتوزول، سيتوپلاسم، هسته GeneMANIA 

AT5G56680 SYNC1 سيتوزول، سيتوپلاسم،كلروپلاست، ميتوكندري GeneMANIA 

AT1G45145 ATTRX5 تاسماسيتوپلاسم،سيتوزول، آپوپلاست، غشاء پلاسمائي، پلاسمو GeneMANIA 

AT1G56450 PBG1 
ي ركزمسيتوپلاسم،سيتوزول، ريبوزوم سيتوزولي، هسته، كمپلكس 

 پروتئازوم
GeneMANIA 

AT3G27430 PBB1 سيتوزول ، هسته، كمپلكس مركزي پروتئازوم agriGO 

AT5G20830 SUS1 سيتوزول، پلاسموسماتا GeneMANIA 

AT5G12140 CYS1 
 مائي،لاسسيتوزول، شبكه آندوپلاسمي، منطقه خارج سلولي، غشاء پ

 غشاء واكوئل
agriGO 

AT2G32080 
PUR 

ALPHA-1 
 agriGO  سيتوپلاسم، هسته ، پراكسيزوم

AT1G62740 Hop2 سيتوپلاسم، هسته، سيتوزول، غشاء پلاسمائي GeneMANIA 

AT2G23350 PAB4  ،كوئل، واهسته، سيتوزول، كمپلكس ريبونوكلئوپروتئينسيتوپلاسم GeneMANIA 

AT3G25230 ROF1 سيتوپلاسم، هسته، سيتوزول، پيرامون سلول GeneMANIA 

AT2G30110 ATUBA1 اتاسيتوپلاسم، هسته، سيتوزول، غشاء پلاسمائي، پلاسمودسم GeneMANIA 

AT3G14990 DJ1A 
اء ، غشپلاسمودسماتا، واكوئلهسته، سيتوزول، غشاء پلاسمائي، 

 واكوئل، كلروپلاست
GeneMANIA 

AT1G11910 APA1 پلاسمودسماتا، واكوئل، سيتوزول، منطقه خارج سلول agriGO 

AT1G11860 GDCST 
ت، لاسآپوپلاست، كلروپلاست، غشاء كلروپلاست، استروما كلروپ
 يندرتيلاكوئيد كلروپلاست، ريبوزوم سيتوزولي، غشاء، ميتوك

GeneMANIA 

AT4G32150 VAMP711  غشاء، غشاء واكوئل، غشاء پلاسمائي، كمپلكسSNARE agriGO 

AT1G13060 PBE1 سيتوپلاسم، هسته، كمپلكس مركزي پروتئازوم  agriGO 

AT4G25100 FSD1 
اي رومكلروپلاست، غشاء كلروپلاست، نوكلوئيد كلروپلاست، است

 ئيدلاكوپلاسمائي، تيكلروپلاست، سيتوپلاسم، ميتوكندري، غشاء 
GeneMANIA 

AT2G28190 
 

SOD2= 
CSD2 

ت، لاسآپوپلاست، كلروپلاست، غشاء كلروپلاست، استروما كلروپ
 سيتوپلاسم، تيلاكوئيد، فضاي بين سلولي

(Smeets et al. 
2008). 

AT5G65620 TOP1 
يكس اترمكلروپلاست، استروما كلروپلاست، سيتوزول، ميتوكندري، 

 ميتوكندري
(Polge et al. 

2009) 
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دفاعي هاي مكانيسميكي از  كه ريشه، ساقه و برگ از طريق مسيرهاي سيمپلاستيك و آپوپلاستيك در انتقال كادميوم

طريق مايع خارج  محلول از ، انتقاللاستيكدر مسير آپوپ .(Song et al. 2017)پذيردميانجام  گياه در مقابل تنش كادميوم است

درون سلولي و  صورتهب هامسير سيمپلاستيك، آب و محلول. در پذيردميداخل ديواره سلولي انجام ها و سلولي، فضاي بين سلول

حضور  .(Song et al. 2017)يابد ميانتقال شوند ميهايي كه پلاسمودسماتا ناميده سلول به سلول و كانال از طريق انتقال

است  نشان داده شده ١پلاسمودسماتا كه در جدول  در Dj1Aو  ATTRX5 ,SUS1 ,APA1 ,ATUBA1هاي پروتئين

 GOهمچنين غني شدگي  است. پاسخ به يون كادميومدر  AT2G37050ژن احتمالي در تاييد نقش  يديگر مدرك تقويت كننده

term لي يفايل تكم هاي انتقال يون از طريق غشاء، تنظيم انتقال يون و انتقال پروتئين درSF2 سمّي نقش است. قابل مشاهده 

 از ٢٩وجه فرنگيگ  گياه .) .2003Zhang et al(است  كادميوم در جوانه زني گياه خيار و تخريب غشاء واكوئل به اثبات رسيده

موجود در غشاء  ٣٠وسيله ترانسپورترهايهب واكوئل روندهانتقال كادميوم ب همچنين طريق اتصال كادميوم به ديواره سلولي و

تيمار با  اه جو كه تحتدر گي مطالعه پروتئوميك .(Hasan et al. 2015)د كاهمي، از ميزان سميت اين فلز سنگين واكوئل

ترانسپورتر همولوگ با  ABCهمچنين نوعي  ترانسپورتر و CAX1aدو پروتئين قرار گرفته بود، افزايش ميزان كادميوم 

AtMRP3 را در غشاء واكوئل به اثبات رسانده است (Schneider et al. 2009).  هاي پروتئينحضورCYS1،DJ1A 

،APA1   وVAMP711  در غشاء واكوئل در راستاي نقش احتمالي ژنAT2G37050  ددار اهميتپاسخ به يون كادميوم  "در 

زنده ديگر شامل تنش حرارتي و زخمي كردن مكانيكي گياه  غيرهاي استرسدر  CYS1همچنين ميزان پروتئين  .)١(جدول

. اين موضوع ممكن (Hwang et al. 2010)شود ميهاي گياهي بيشتر بيان اين پروتئين در بافت آونديِ اندام .يابدميافزايش 

) Parmar et al. )2013 پژوهشيدر  كادميوم از طريق مسيرهاي سيمپلاستيك و آپوپلاستيك مرتبط باشد. يوناست با انتقال 

. تيمار گياه اندنمودهگردآوري در شرايط تنش كادميوم  را كلروپلاست- و كمپلكس پروتئينها كلروپلاست، رنگدانه يتغييرات ساختار

كلروپلاست و اتساع غشاء تيلاكوئيد شده است  شكل در منجر به صدمات ساختاري، تغيير ،بالايي از كادميومهاي غلظتگندم با 

(Ouzounidou et al. 1997)سويا تحت  عادي فضاي تيلاكوئيد در گياه . همچنين شكستگي گرانا، گستردگي و افزايش غير

منطقه خارج "هاي  GO termوجود  .(Ghoshroy and Nadakavukaren 1990)است تيمار با كادميوم گزارش شده

دليل تقويت كننده تواند مي AT2G37050 در ارتباط با پروتئين"كلروپلاست"و  "غشاء واكوئل"، "پلاسمودسماتا"، "سلولي

 ).٥(شكل باشد "پاسخ به يون كادميوم"ديگري در خصوص ارتباط اين ژن در 

 اهانيگ ساخت در توانديم وميكادم تنش به پاسخ در ثرؤم ديجد ژن شنهاديپ بر علاوه قيتحق نيا جينتا: نتيجه گيري

  .رديگ قرار توجه مورد وميكادم يآلودگ از خاك كننده هيتصف هختيترار

  

                                                             
29 Solanum lycopersicum 
30 Transporter 
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دنبال از كار پروتئين ناپديد شده به ١٥٠هاي زيستي غني شده مرتبط با  ندآيفرنمودار درختيِ  .٣شكل 
است. در هر مربع ترسيم شده  SEAو با روش  agriGO. اين شكل با الگوريتم AT2G37050انداختن ژن 

با  ) P≤0.05دار(معني  GO termو اطلاعات آماري قيد شده است.  GO term  همراه كدفرآيند زيستي به
كه از لحاظ آماري بي معني است را نشان  GO termهاي سفيد رنگ است و مربعرنگ نمايش داده شده 

يند زيستي ارتباط مستقيم دارد. تصوير كامل اين نمودارِ دهد. شدت رنگِ هر مربع با درجه غني شدگي فرمي
  است.داده شده  نمايشSF1 درختي در شكل تكميلي 

Figure 3. Hierarchical diagram result of enriched biological process related to 150 disappeared 
proteins after knockout of AT2G37050 gene. The image has been illustrated by the agriGO 
algorithm and the SEA method. The significant GO term (P≤0.05) has been shown in color, and the 
white squares represent the GO term which is not statistically significant. The color intensity of 
each square is directly related to the degree of enrichment of the biological process. The complete 
image of this hierarchical diagram is shown in supplementary figure SF1. 
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دنبال پروتئين ناپديد شده به ١٥٠مرتبط با  ،يسلول يِبند بخششدگي در سطح نمودار درختي غني .٤شكل 
است. در هر ترسيم شده SEAو با روش  agriGO. اين شكل با الگوريتم AT2G37050از كار انداختن ژن 

 ) P≤0.05( دارمعني GO termو اطلاعات آماري قيد شده است.  GO term  همراه كدمربع فرآيند زيستي به
كه از لحاظ آماري بي معني است را  GO termهاي سفيد رنگ است و مربعبصورت رنگي نمايش داده شده

  دهد. شدت رنگِ هر مربع با درجه غني شدگي فرآيند زيستي ارتباط مستقيم دارد.نشان مي

Figure 4. Hierarchical diagram result of enriched cellular component related to 150 
disappeared proteins after knockout of AT2G37050 gene. The image has been illustrated 
by the agriGO algorithm and the SEA method. The significant GO term (P≤0.05) has been 
shown in color, and the white squares represent the GO term which is not statistically 
significant. The color intensity of each square is directly related to the degree of 
enrichment of the cellular component. 
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