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Extended Abstract 
Background and Objectives: 
Heavy metals are a major environmental issue, severely affecting plant growth. Phytoremediation, 

which involves using plants to extract, separate, or eliminate pollutants, offers a practical, cost-

efficient, and environmentally friendly solution. Several protein families, such as the Metal Tolerant 

Protein (MTP) family, play a key role in the phytoremediation of heavy metals in plants like 

Euphrates poplar. With advances in genomics, especially the sequencing of various organisms' 

genomes and data availability from public databases, researchers can now identify relevant genes and 

their functions. This study aims to explore the genetic diversity and relationships among the members 

of the MTP family in Euphrates poplar. 

 

Methodology: 
Members of the MTP family in the Euphrates poplar genome were identified using homologous 

protein sequences of the MTP family from two model plants of Arabidopsis and rice using BlastP in 

the NCBI database. Sequence alignment was performed, followed by phylogenetic tree construction 

using the Neighbor-Joining method. Various software tools were used to predict the physicochemical 

properties and protein localization of MTP members and to assess the selection pressure, exon-intron 

distribution patterns, and specific motifs within gene family members. Gene ontology was performed 

at three levels: biological processes, molecular function, and cellular components, including 

identifying unique simple sequence repeat (SSR) markers. The microRNA network regulating gene 

expression for each member was also identified and, the communication network between genes and 

MicroRNA was drawn. Gene expression was evaluated in various Euphrates poplar tissues, and RNA-

seq data were normalized and analyzed for expression under 200 mM salt stress. Heat map 

visualizations were generated using Mev4.0 software. 

 

Results: 
A total of 26 MTP gene family members were identified in the P. euphratica genome through 

bioinformatics analysis. Phylogenetic analysis classified these into three major groups (Mn-MTP, 

Zn/Fe-MTP, and Zn-MTP) and seven subgroups. The encoded proteins were found to be associated 

with the plasma membrane and the transfer of metals to the vacuole, supporting their role in 

detoxifying heavy metals. Negative selection pressure was observed across all members, indicating 
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the effect of gene divergence. Gene structure analysis showed the highest integration within groups 

and the lowest integration between groups. Out of the 15 gene sequences analyzed, 52 SSR markers 

were identified for marker-assisted selection. MTP11.2, MTP3.2, MTP12, and MTP7 genes exhibited 

the highest expression levels across various tissues. The MTP1.1 gene showed the most significant 

increase in gene expression 48 hours after salt application, indicating a potential role in plant 

responses to salinity and heavy metal stress. 

 

Conclusion: 
The presence of repeated gene sequences reflects the plant's high demand for the specific function of 

these genes and their differential expression during various growth stages and stress conditions. 

Euphrates poplar possesses numerous MTP family members, which contribute to removing metals 

from the soil and are linked to increased growth and wood production. This research demonstrates 

the utility of bioinformatics data in facilitating the identification of metal-resistant populations more 

efficiently and cost-effectively. 
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 چکیده 

 سابقه و هدف: 

 گياهان ازپالایی با استفاده روش گياه. هستند اهانيگ یرو یمنف راتيتأث یبوده و دارا زیستطيمشکلات مح نیترجیاز را نيسنگات فلز

 ییتوانا .استزیست سازگار با محيط و صرفه به مقرون زیستمحيط هایآلاینده انواع بردنبين از یا و سازیجدا استخراج، برای

خانواده  توان بهمی که شودانجام می ینيمختلف پروتئ یهابا استفاده از خانواده انیصنوبر ازجمله اهانيگدر  نيفلزات سنگ ییپالااهيگ

MTP )موجود استفاده از اطلاعات  ، بااز موجودات زنده یبرخ یژنوم یتوالبدليل شناسایی امروزه . اشاره کرد )متحمل به فلزات نيپروتئ

 و تنوع بررسی شناسایی، برای مطالعهاین  .پرداخت آنها عملکردها و ژن افتنی نهيدر زم قيبه تحق توانیممختلف،  یهاگاهیدر پا

 .است انجام شده( Populus. euphratica)  پده صنوبر در MTP خانواده اعضای بين ژنتيکی هایقرابت

 ها: مواد و روش

دو گياه مدل آرابيدوپسيس و  MTPپده با استفاده از توالی پروتئينی همولوگ خانواده صنوبر در ژنوم  MTPشناسایی اعضا خانواده 

-Neighborروش ها، ترسيم درخت فيلوژنتيکی بهسازی توالیانجام شد. پس از همردیف NCBIدر پایگاه داده  BlastPوش ربرنج به 

Joining اگزون توزیع الگوی گزینش، فشار شد و نوع بينیپيشپروتئينی اعضاء  یابیمکان و مياییيش وی فيزیک . خصوصياتانجام شد-

ژنها در  شناسی(ی )هستیآنتولوژ انجام شد.افزارهای مختلف توسط نرم  MTPاعضای خانواده ژنی اختـصاصی هایموتيف و اینترون

منحصر  وجود نشانگر توالی تکراری ساده ها از نظرو ژن انجام گردید، عملکرد مولکولی و جزء سلولی زیستییندهای افر سه سطح

بررسی  .شد ترسيم MicroRNA و هاژن ارتباطی شبکه اعضا، از هریك ژن بيان کنندهتنظيم MicroRNA پس از شناسایی بررسی شدند.

 انجام شد و RNA-seqهای دادهسازی پس از دریافت و نرمالمولار ميلی 200و تنش شوری مختلف  هایبافت در دیجيتالی بيان ژن

 .گردیدترسيم  Mev4.0افزار استفاده از نرم با (heat map) ینقشه حرارت

 : نتایج

شناسایی شد. بررسی فيلوژنتيکی اعضا خانواده ژنی   P. euphratica ژنوم در  MTPعضو از خانواده ژنی 26بررسی بيوانفورماتيك در 

MTP  را به سه گروه(Mn-MTP ،Zn/Fe-MTP  وZn-MTP)  مياییيش وی فيزیکو هفت زیرگروه تقسيم کرد. در بررسی خصوصيات 

 یيدکنندهاکه ت شونده، نقش آنها در ارتباط با غشای پلاسمایی و در انتقال فلزات به واکوئل مشخص شدرمزهای شناسی پروتئينو هستی

 بيانگر بود که منفی انتخاب نوع از اعضاء تمامیدر  گزینش فشار است. سنگين فلزات منفی ثيرأت ناشی از زداییسم در خانواده این نقش
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و بين  داخل دربه ترتيب  یکپارچگیو کمترین  بيشترین ژنی، ساختار وتحليلتجزیه . دراست ژنی ساختار در واگرایی یا جانشينی اثر

 در .کندمی های مورد نظر کمكجمعيتکه در انتخاب  شد شناسایی ژنی توالی 15 در SSR اختصاصی نشانگر 52. شد شاهدهم هاگروه

 تغييرات ميزان در. دادند نشان را بيان بيشترین MTP7 و MTP11.2, MTP3.2, MTP12 هایژن مختلف هایبافت در ژن بيان بررسی

 توجه با نتایج. داد نشان را ژن بيان افزایش بيشترین ساعت 48 از بعد MTP1.1 ژن شوری، اعمال از بعد مختلف هایزمان در ژنها بيان

 .است نيز سنگين فلزات تنش به تعميم قابل ،عملکرد کاهش و هایون حد از بيش توليد طریق از شوری در گياه هایپاسخ تشابه به

 گیری:نتیجه

 در خانواده اعضای متفاوت بيان یا و ژن آن اختصاصی محصول و عملکرد به گياه بالای نياز دليلهب ژن یك از های متعددنسخه وجود 

دليلی بر  تواندمی کهبود  MTP خانواده اعضای از بالایی تعداد دارایپده  صنوبر. است مختلف هایتنش و نمو و رشد مختلف مراحل

تایج ن .است همراه نيزصنوبر  چوب بيشتری مقدار توليد و بيشتر رشد باو  باشدسنگين  فلزات از خاک پالایش در گونه این استفاده از

هزینه  فرصدقيق و با  صورتهبه فلزات بمتحمل های تسهيل شناسایی جمعيت برایهای بيوانفورماتيك بدست آمده، بيانگر کاربرد داده

 هاصورت دقيق به سراغ ژنهای مدنظر رفته و از آزمون و خطا در انجام آزمایشههای بيوانفورماتيك ببا کمك داده و زمان کمتر است.

 شود.جلوگيری می

  پالایی.زیستی، گياه کاویدادهخانواده ژنی، وتحليل فيلوژنتيك،  تجزیه :یدیکل یهاواژه

 

 مقدمه
آلودگی فلزات سنگين در جوامع صنعتی یکی از جدیدترین 

سياری از فلزات است. بزیست در حال حاضر محيطت لامشک
های بسيار پایين سمی هستند. منابع سنگين حتی در غلظت

اصلی ورود فلزات سنگين به بيوسفر شامل سوختهای فسيلی، 
ها و ترکيبات شيميایی بلامعادن ذوب فلزات، فاض

با توجه به ماهيت .  (Memon and Schroder, 2009)است
فوقانی خاک لایه دن آنها، فلزات سنگين در غيرقابل تجزیه بو

با توانند د که مینمانی باقی میلانو برای مدت طو یافتهتجمع
، خاک یهتجز با روشمواد غذایی  ورود به محصولات زراعی و

مانند آهن،  یفلزات .انسان و حيوان باشند برای سلامتخطری 
و یافته گياهان تجمع  درمنگنز، روی، مس، موليبدن و نيکل 

با این حال، تجمع بيش از حد این فلزات . شوندمصرف می
فيزیکی  های. روشسنگين برای بسياری از گياهان سمی است

. در نتيجه قيمت هستندگران ،های آلودهخاکاصلاح و شيميایی 
و یا سازی استخراج، جدا برای هااستفاده از گياهان و ميکروب

زیست از آب، رسوبات، محيط هایآلایندهانواع  بردناز بين
 شود.پالایی ناميده میگياه مقرون به صرفه بوده وخاک و هوا 

در سنگين  فلزات پالاییگياه یاز فناور یرمجموعهز ینچند

عنوان یك تکنيك سبز بهکه در سالهای اخير حال توسعه است 
 هزینه که نيازی به نيروی متخصص و فناوری خاص نداردو کم

سازی مکانهای آلوده به فلزات سنگين پيشنهاد شده پاک برای و
است. در این تکنيك از توانایی گياهان برای تجمع فلزات 

. شوددر بخش هوایی گياه استفاده می بالاسنگين در غلظت 
، توان جذب بالاتوده باید دارای زیست پالاییگياهمناسب  گياه

ایط نامساعد زیاد، تکثير آسان و رشد سریع بوده و نسبت به شر
 گياهان .(Firouzan et al., 2015) محيطی مقاوم باشد

ای برای تنظيم غلظت سلولی ازجمله کنترل پيچيده سازوکارهای
، های فلزی در هر دو سطح سلولی و بافتجذب و حرکت یون

ها درون سلولرا های فلزی زدایی یونکلات و جداسازی یا سم
های اکوئل. و(Clemens et al., 2002; Hall, 2002) دارند

سازی فلزات زدایی، توقف و ذخيرهگياهی مکان اصلی سم
های ها دارای تعداد زیادی پروتئينو تونوپلاست است
های مختلف پروتئين یهاههای فلزی از گرودهنده یونانتقال
کننده انتشار های خانواده تسهيلپروتئين .دهنده هستندانتقال
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ها موجود ها و یوکاریوتر پروکاریوتد )CDFs (1هاکاتيون
کادميوم،  مانندهای دو ظرفيتی دهنده کاتيونانتقال اًبوده و عمدت

از سيتوسول به داخل  ،کبالت و نيکل آهن، روی، منگنز،
 ,.Migocka et al) دهای سلولی یا خارج سلول هستناندامك

2015.)CDF  هایهای گياهی، پروتئينوجود در سلولمMTP 

اند و به یا پروتئين متحمل به فلزات سنگين نامگذاری شده 2
هر گروه توانایی عمده  .شوندهفت گروه فيلوژنتيك تقسيم می

عنوان به .در نقل و انتقال گروه خاصی از فلزات را بر عهده دارند
گروه یك، نه تنها توانایی حمل و نقل عنصر روی،  CDF مثال

 کبالت را نيز بر عهده دارند مانندهای فلزی دیگر بلکه یون
(Gustin et al., 2011). در مورد قابليت جذب  تنوع بررسی

 انجامهای درختی ها توسط گونهفلزات سنگين و دیگر آلاینده
جذب و  ،با رشد و توليد چوب بيشتر صنوبریان. شده است

شده با نگهداری بيشتر عناصر و فلزات سنگين از خاک آبياری
نسبت به سایر  بيشترهای خود و تعریق اندامفاضلاب در 

نقش  ،هاههای درختی کند رشد، در پالایش خاک از آلایندگونه
 (.Rad et al., 2010) دنکنمهمی را ایفا می

متعلق به خانواده بيدیان با (.Populus sp) جنس صنوبر 
گونه در دنيا، پراکندگی وسيعی در نواحی معتدله  35حدود 

های این جنس در . برخی گونه(Sukla et al., 2011) دارد
محدوده وسيعی از کشور و در مناطق روستایی و فضای سبز 

موضوع دارند. این وجود شهری به شکل مجتمع و پراکنده 
در معرض فلزات سنگين که از را امکان قرارگرفتن آنها 

دهد. توان بالای های مهم صنعتی هستند افزایش میآلاینده
تلف صنوبر در تجمع فلزهای سنگين در کنار های مخگونه

، غير خوراکی بودنسایر مزایای آن شامل درختی بودن، 
تکثير آسان و تعریق بالا، آن را به عنوان گياهی مناسب 

. در مطالعات مختلف به توان جذب نمایدمیپالایی گياه
 های مختلف صنوبر اشاره شده استفلزات سنگين در گونه

(Etemadi et al., 2016).  ،هدف از این مطالعه شناسایی
نهای بيان ژ in silicoترسيم درخت فيلوژنتيکی و بررسی 

متحمل به فلزات در صنوبر پده است که نتایج حاصل با توجه 

                                                           
1 Cation diffusion facilitators  

ها و اصلاح به ژنهای شناسایی شده در شناسایی کلون
 کند.جمعيت مقاوم به فلزات کمك می

 

 هامواد و روش
   MTPشناسایی اعضا خانواده 

اعضاء  شناسایی ،مهمترین بخش آناليز یك خانواده ژنی
باشد. بدین منظور، توالی پروتئينی خانواده آن خانواده می

MTP در دو گياه مدل آرابيدوپسيسArabidopsis 

thaliana  و برنجOryza saiva  دریافت شد.  از پایگاه داده
های اوليه برای شناسایی توالی پروتئينی همولوگ در توالی
با استفاده از   NCBIدادهدر پایگاه  P. euphraticaژنوم 
های . سپس توالیشد انجام e1value <-E−10و  BlastPروش 

 شدهمحافظت دمين وجود نظر از هاشده و توالیتکراری حذف
  Pfam داده پایگاه از آمدهدست هب MTP ئينیتپرو خانواده

 است، با cation efflux domain (PF01545)که شامل 
 بررسی HMMER-EMBL-EBI برخط افزارنرم از استفاده

  (Letunic et al., 2012). شدند
 

 گذارینام فیلوژنتیکی و ترسیم درخت
ها و بررسی های یك خانواده در گروهبندی پروتئينتقسيم

سازی صحيح و رسم روابط تکاملی بين آنها نيازمند همردیف
برای رسم باشد. درخت فيلوژنتيکی با الگوریتم مناسب می

سازی توالی خانواده پروتئينی همردیفدرخت فيلوژنتيکی، 
MTP همراه توالی پروتئينی شده بهشناساییMTP یر سا

ا استفاده از آرابيدوپسی و برنج ب مانندگياهان 
انجام شد. درخت فيلوژنتيکی   ClustalW 2010افزارنرم

ها براساس روش اتصال همسایگی و آزمون توالی
 MEGA7افزار بار توسط نرم 1000و با تکرار  استراپبوت

 .(Larkin et al., 2007) ترسيم شد

2 Metal Tolerance Proteins 
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 MTP هایپروتئین بررسی ویژگی
یابی پروتئين در وزن مولکولی، نقطه ایزوالکتریك و مکان

های هر پروتئين بوده که نقش مهمی سلول از مهمترین ویژگی
کردن وزن مولکولی و منظور مشخصدر فعاليت آن دارند. به

pI های پروتئينMTP ت از سایExpasy  به عنوان یکی از
 Gasteiger) معتبرترین سرورهای پروتئوميکس استفاده شد

et al., 2005)ها با استفاده یابی پروتئين. همچنين مکان
شده و وجود ناحيه بين غشایی با بينیپيش  Plant-mPLocاز

 (.Krogh et al., 2001)تعيين گردید  TMHMMاستفاده از 
 

 بررسی نوع فشار گزینش 
و  (Ks) به منظور بررسی مقدار جایگزینی مترادف

 Ka/Ks =1،Ka/Ks>1محاسبه شد. نسبت  (Ka) نامترادف
دهنده انتخاب طبيعی، انتخاب ترتيب نشانکه به Ka/Ks<1و

استفاده شد  DnaSPافزار مثبت و انتخاب منفی است، از نرم
(Suyama et al., 2006 .)( شاخص جایگزینی(r  نيز براساس

نمایی بين و درون گروه با روش حداکثر درستمدل تامورا به
 ,.Tamura et al)محاسبه گردید  MEGAافزار از نرماستفاده 

2011.) 
 

 شدهظتاحف هایموتیف و ژنی ساختارهای بررسی
 CDS توالی مقایسه طریق از اینترون-اگزون توزیع الگوی

 استفاده با ژن هر به مربوط ژنومی DNA توالی با مقایسه در
 برای (.Hu et al., 2015) شد انجامGSDS  افزارنرم از

 MEME از خانواده این اختـصاصی هایموتيف شناسایی
 10 موتيف تعداد شامل استفاده مورد پارامترهای. شد استفاده

 50 و 6 ترتيب به هاموتيف طول بيشترین و کمترین عدد،
 برای SMART برنامه و Pfam داده پایگاهاز . بود آمينهاسيد

 Bailey et) شد استـفاده شدهشناسایی هایموتيف بررسی

al., 2009). 

 

 شناسی ژن و نشانگرهای توالی تکراری سادهبررسی هستی
شناسی آنها های شناسایی شده به منظور هستیتوالی ژن

 -1بررسی شدند.  String افزار در سه سطح ذیل توسط نرم
اشاره دارد که ژن  زیستیبه یك هدف که زیستی فرایندهای 

کند. فرایندها اغلب مییا محصول ژنی به ایجاد آن کمك 
شامل یك دگرگونی شيميایی یا فيزیکی هستند، به این معنا 

شود و چيز متفاوتی از آن که چيزی وارد یك فرایند می
عنوان فعاليت به عملکرد مولکولی -2. شودخارج می

بيوشيميایی )شامل اتصال خاص به ليگاندها یا ساختارها( 
که به  جزء سلولی -3شود. در یك محصول ژنی تعریف می

مکانی در سلول اشاره دارد که یك محصول ژن در آن فعال 
. همچنين وجود نشانگر توالی (Conesa et al., 2005) است

های شناسایی شده توسط سرور منحصر به ژن تکراری ساده
BatchPrimer3v1 شناسایی شد (Yu et al., 2012). 

 

 MicroRNA شناسایی توالی
MicroRNA  نقش مهمی در تنظيم بيان ژنها در سطح

رونویسی و پس از آن دارد. برای شناسایی توالی 
MicroRNA  مرتبط با هریك از ژنها، توالی رمزکننده از

 psRNATargetژنوم گياه دریافت شده و توسط پایگاه 
. برای ترسيم شبکه ارتباطی ژنها و گردیدارزیابی 

MicroRNA افزار از نرمCytoscape ستفاده شدا 
(Draghici et al., 2007). 

 

  ژن بیان in silico بررسی
در  MTPخانواده  یبيان ژنها in silicoمنظور بررسی به

 چهار، در با گياه دوسالهمرتبط  RNA-seqهای ، دادهپده
 شامل آبکش و آوند چوبی ریشه، بافت مختلف برگ،

SRX3140050, SRX3139977, SRX3139976, 

SRX3139499  پروژه ازSRP116293 دریافت شد .
کلرید  mM  200مرتبط با تنشهای بيانی همچنين داده

ساعت بعد از تيمار  0 -6-12-24-48در زمانهای سدیم 
 ,SRX335459, SRX335458, SRX335454شامل 
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SRX335452, SRX335446  .ها فراوانی دادهدریافت شد
 ميليون در هررونوشت کيلوباز  قطعات براساس تعداد
بندی بيان ( نرمال شد. گروهFPKM)یابی شده خوانش مکان

های براساس معيار لگاریتم دوم دادهدر بافتهای مختلف ژنها 
معيار لگاریتم دوم براساس  شوری و در شرایط تنشبيانی 

انجام شده و نمودار حرارتی با استفاده از تغييرات بيان ژن 
 .گردیدترسيم  Mev4.0افزار نرم

 نتایج
بندی اعضای شناسایی، رسم درخت فیلوژنتیکی و طبقه

 MTPخانواده 
در  MTP اعضا خانواده ینيپروتئ یتوال یکيلوژنتيرابطه ف

P. euphratica  و اعضا موجود درA. thaliana  وO. sativa 
براساس توالی اعضای خانواده شود. شاهده میم 1ل در شک
MTP  ،توالی  یاکاندید 30موجود در آرابيدوپسيس و برنج

 Fu and) در ژنوم صنوبر شناسایی شد MTP پروتئينی

Menzies, 2017; Vatansever et al., 2017a) .28 
شده این شده از نظر وجود دمين حفاظتهای شناساییتوالی

 .Pژنوم  cation efflux domain (PF01545)خانواده 

euphratica توالی پروتئينی  26یيد شدند و در نهایت أت
MTP در ژنومP. euphratica  هایبراساس شباهت با توالی 

MTP آرابيدوپسيس و نرم افزارMatGAT یيد نهایی أبه ت
شده و رسم شناسایی MTPهای بندی پروتئينهرسيد. گرو

توالی  12توالی صنوبر با  26درخت فيلوژنتيکی در 
توالی پروتئينی برنج براساس روش  10آرابيدوپسيس و 

بار  1000با تکرار  بوت استراپهمسایگی و آزمون  اتصال
این خانواده پروتئينی را به سه  MEGA 7افزار توسط نرم

هفت و   (Mn-MTP, Zn/Fe-MTP, Zn-MTP)گروه اصلی
(. 1بندی کرد )شکل ( تقسيم1، 7،6،5، 8، 9و  12زیرگروه )

 ،نکته جالب توجه در مورد این درخـت فيلـوژنتيکی
 .است گروهی با کارکرد یکسان در یك یهاگرفتن ژنقـرار

 

 
)دو حرف   O. sativaو A. thalianaو اعضا موجود در  P. euphratica در  MTPخانواده اعضا ينیپروتئ توالی يلوژنتيکیف رابطه -1شکل 

و هفت   Zn-MTP و Mn-MTP, Zn/Fe-MTPها به سه گروه توالی پروتئين .ها معرف حروف اول جنس و گونه مدنظر است(اول توالی
و  یرهمتفاوت در اشکال دا یبا رنگ يزن یرگروهمجزا و هر ز یشد که هر گروه با خطوط رنگ بندیيمتقس( 1،  5، 6، 7،،8، 9و  12) یرگروهز

 کنار نام هر عضو، نشان داده شده است. یلوز
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Figure 1- Phylogenetic relationship of the protein sequence of MTP family members in P. euphratica and members in A. 

thaliana and O. sativa (The first two letters of the sequences represent the first letters of the genus and species). The 

sequence of proteins was divided into three groups Mn-MTP, Zn/Fe-MTP and Zn-MTP and seven subgroups (12, 9, 8, 7, 

6, 5, 1), each group with separate color lines and each subgroup with a different color is shown in circles and rhombuses 

next to each member's name. 
 

 MTPهای پروتئین شیمیایی وی فیزیک ویژگی
شيميایی نشان داد که طول  وی وتحليل فيزیکتجزیه

اسيدآمينه، وزن مولکولی برحسب کيلودالتون و نقطه 
وزن  .متفاوت است MTPهای ( پروتئينpIایزوالکتریك )

در صنوبر کيلودالتون   96/32 -80/97 دامنهمولکولی در 
بينی شد. همچنين نتایج نشان داد که نقطه ایزوالکتریك پيش

 12MTP متغير است. بيشترین وزن مولکولی در 24/7تا  4از 
مشاهده شد. موقعيت درون سلولی تمامی اعضای خانواده 

MTP  بينی شد و بيشترین تعداد دمين پيشدر واکوئل
 بود. 12MTPدمين در  12فراغشایی با تعداد 

 

 نوع فشار گزینش 
های مورد بررسی فشار انتخاب منفی بود. برای تمامی ژن

واگرایی عملکردی قبل از پدیده  این است کهدهنده نشاننتایج 
به  P. euphraticaدر ژنوم  PeMTPهای شدن ژنمضاعف

حداکثر جایگزینی  Zang et al., 2015).ت )پيوسته اسوقوع 
 PeMTP ،44/16 توالی نوکلئوتيدی ژنی 26مترادف در 

بررسی ميانگين  است. Cبه  T/Uدرصد و مرتبط با جایگزینی 
  و Mn-MTPs ،Zn-MTPsتفاوت بين گروهی در سه گروه 

Zn/Fe-MTبيشترین تفاوت بين گروهی را بين دو گروه Mn-

MTPs  وZn-MTPs .مشخص کرد 
 

 تحلیل ساختار ژنی و تجزیه
تواند شواهد بيشتری اینترون می-بررسی ساختار اگزون

بندی فيلوژنتيکی و روابط تکاملی ارائه نماید. را در تأیيد گروه
زیرا این نوع تنوع ساختاری اغلب نقش مهمی در تکامل 

بندی گروه. (Zhang et al., 2012های ژنی دارد )خانواده
نيز به روش اتصال همسایه انجام  صنوبر پده ساختار ژنی در

نداشت.  دگرسان پيرایش PeMTPهای پروتئينی شد. توالی
شناسایی  1-13ها در سه گروه اصلی بين در کل تعداد اگزون

-Mn شد. بيشترین یکپارچگی از نظر تعداد در داخل گروه

MTP  اگزون و کمترین یکپارچگی در گروه  5-7باZn-

MTP  (.2اگزون مشاهده شد )شکل  1-10با 
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 با روابط فيلوژنتيکی  مطابق MTP یهاژناینترون -اگزونساختار  -2شکل 

Figure 2- Exon-intron structure of MTP genes according to their phylogenetic relationships 

 
 شدههای حفاظتشناسایی موتیف

شده در توالی های حفاظتبــرای شناسایی موتيف
 نیا هاینيپروتئ یتوال، صنوبر پدهدر   MTPخانواده ینيپروتئ

 نیراساس ا. بشد یابیارز MEMEافزار نرم لهيخانواده بوسـ
 ـنیا ینيپروتئ یشـده در تـوالموتيف حفاظت 10 یبررس

 Pfam نامهبـا بر هافيموت یابیارز. گردید ییها شناساژن
در بررسی ژنوم صنوبر، سه موتيف دارای عملکرد  .بررسی شد

کنند و را رمز می  CDFدمينکه دو موتيف، شده بودند شناخته
یکی از است.  ZT dimerموتيف دربردارنده دمين یك 

های پروتئينی در همه توالی CDFهای دربردارنده دمينموتيف
 Mn-MTPکه تمامی اعضای گروه  شناسایی شد. در حالی

هم بودند و بيشترین تعداد موتيف  ZT dimerدارای موتيف 
موتيف بودند و در توالی  7شناسایی شده در توالی به تعداد 

PeMTP7  مشاهده شد یك موتيفتنها 

 
   MTPشناسی اعضای خانوادههستی
 اعضاء دارعملکرد معنی  PeMTPژنشناسی هستینتایج 

اکثریت . است، مولکولی و سطح سلولی زیستییندهای ار فرد
انتقال یونهای کاتيونی غشا  ،یند مولکولیاژنها در فرفعاليت 

در دارای عملکرد انتقال یون روی زیستی بوده و در سطح 
 .هستند و مرتبط با جزء واکوئل و غشای واکوئلی بودند ءغشا

 

 SSR شناسایی نشانگرهای

SSR  خانوادهموجود در توالی ژنی اعضایMTP   درP. 

euphratica  نشانگر  52داده شده است. نشان  1در جدول
شناسایی شد.  PeMTPتوالی ژنی  15در  SSRاختصاصی 

چهار نوکلئوتيدی و  SSRبيشترین نوع نشانگر مربوط به 
 شش نوکلئوتيدی بود. SSRکمترین آن مربوط به 
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 P. euphraticaر د  MTPخانواده هایتوالی ژندر  SSRهای نشانگرتوالی شناسایی  -1جدول 

Table 1- Identification of SSR markers in the gene sequence of the MTP family in P. euphratica 
Gene Name SSR Motives 

PeMTP4.1  (TC)8 

PeMTP4.2 (TG)7-(CAA)5-(AGAA)3-(TATG)6-(TTCTT)3 

PeMTP1.2 (GTTT)3-(AGTC)4 

PeMTP1.1 (GTTT)3- (AGTC)4 

PeMTP12  (TCC)4-(ACC)7- (CAT)4-(CGACCC)3-(CATGAC)4 

PeMTP5  (TTTC)3 

PeMTP6.2 (CT)7- (AGA)6-(ACC)4-(TTTC)3-  

PeMTP6.1 (CT)7- (TTTC)3-(TTCC)3-(ACC)4- (AGA)6 

PeMTP6.3 (CT)7-(AGA)6- (TTTC)3-(TTCC)3-(ACC)4 

PeMTP9.2 (AT)6-(ATT)4-(TG)8-(TTTC)3--(TATT)3-(TTTA)3-(TTTA)3 

PeMTP9.1  (AT)6-(TG)8-(ATT)4-(TTTC)3-(TTTA)3- (TATT)3 (TTTA)3 

PeMTP9.5  (TG)6 

PeMTP8.1 (GTGTG)3 

PeMTP8.2  (TCTA)3 

PeMTP7 (GATT)3 

 

 

 miRNA   شناسایی

 .Pدر   MTPخانوادهکه اعضای  miRNAنتایج شناسایی 

euphratica نشان  3دهند در شکل را مورد هدف قرار می
 در  MTPخانوادهژن  25با  miRNA 73داده شده است. 

 P. euphratica نها را بيش از یكدر ارتباط بودند. تمامی ژ 

miRNA دهد. برخی مورد هدف قرار میmiRNA  مانندaly-

miR2111b-5p ،9 دهد و برخی عضو ژنی را هدف قرار می
 PeMTP11.3و  PeMTP11.1 ،PeMTP11.2ها مانند ژن

 مشترک هستند.  miRNAدارای تعداد بالایی 

 

 

https://probes.pw.usda.gov/batchprimer3/batch_primers/93.118.100.228_1671256677/93.118.100.228_16712566771_tc.html
https://probes.pw.usda.gov/batchprimer3/batch_primers/93.118.100.228_1671256677/93.118.100.228_16712566772_tg.html
https://probes.pw.usda.gov/batchprimer3/batch_primers/93.118.100.228_1671256677/93.118.100.228_16712566778_gttt.html
https://probes.pw.usda.gov/batchprimer3/batch_primers/93.118.100.228_1671256677/93.118.100.228_167125667710_gttt.html
https://probes.pw.usda.gov/batchprimer3/batch_primers/93.118.100.228_1671256677/93.118.100.228_167125667712_tcc.html
https://probes.pw.usda.gov/batchprimer3/batch_primers/93.118.100.228_1671256677/93.118.100.228_167125667723_ct.html
https://probes.pw.usda.gov/batchprimer3/batch_primers/93.118.100.228_1671256677/93.118.100.228_167125667733_at.html
https://probes.pw.usda.gov/batchprimer3/batch_primers/93.118.100.228_1671256677/93.118.100.228_167125667749_tg.html
https://probes.pw.usda.gov/batchprimer3/batch_primers/93.118.100.228_1671256677/93.118.100.228_167125667750_gtgtg.html
https://probes.pw.usda.gov/batchprimer3/batch_primers/93.118.100.228_1671256677/93.118.100.228_167125667751_tcta.html
https://probes.pw.usda.gov/batchprimer3/batch_primers/93.118.100.228_1671256677/93.118.100.228_167125667752_gatt.html
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 P. euphratica در  MTPخانوادهاعضای با miRNA ی شبکه ارتباط -3شکل 

Figure 3- miRNA association network with MTP family members in P. euphratica 
 

 بیان ژن  in silicoررسی ب
گياهچه  MTPهای نتایج نمودار حرارتی بررسی بيان ژن

های ریشه، برگ، آوند چوبی و آبکش و بافت دردو ساله پده 
 200های تحت تنش شوری گياهچهدر تغييرات بيان ژنها 

ساعت در شکل  6و  12-14-48های مولار بعد از زمانميلی
کيلوباز  قطعات ها براساس تعدادفراوانی داده ارائه گردید. 4

( نرمال FPKM)یابی شده خوانش مکان ميليون در هررونوشت 
براساس معيار های مختلف در بافتها بندی بيان ژنشد. گروه

معيار براساس  و در شرایط تنشهای بيانی لگاریتم دوم داده

انجام شده و نمودار حرارتی با استفاده تغييرات بيان ژن لگاریتم دوم 
در بررسی بيان ژن در . گردیدترسيم  Mev4.0افزار از نرم
و  MTP11.2, MTP3.2, MTP12های ژن ،های مختلفبافت

MTP7  بيشترین بيان را در هر چهار بافت مورد بررسی نشان
 ن در بافت ریشه بيان نداشت و بيان ژ MTP9.1دادند. ژن 

MTP9.3.ميزان در بررسی  در بافت آبکش مشاهده شد
تغييرات بيان ژنها در چهار زمان مختلف بعد از اعمال شوری، 

بيان ژن را افزایش ساعت بيشترین  48بعد از  MTP1.1ژن 
 یش داد.نما
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  PeMTPهایب( تغييرات ميزان بيان ژن ،های مختلف صنوبر پده دوسالهدر بافت  PeMTPهایالف( بررسی بيان ژن -4 شکل

 مولار در چهار زمان مختلف ميلی 200از اعمال تنش شوری بعد 
Figure 4-a) Investigating the expression of PeMTP genes in four different tissues of two-year-old Euphrates b) Changes 

in the expression level of PeMTP genes after applying 200 mM salt stress at four different times.   
 

 بحث

فیلوژنتیکی، تکاملی، ساختار ژنی، ویژگی پروتئینی  بررسی
   MTPشناسی خانوادهو هستی

در   MTPکننده توالی پروتئينیژن رمز 26در این پژوهش 
P. euphratica  شناسایی شد که همگی دارای دمين

( بودند. براساس رابطه CDFشده خانواده )حفاظت
شده به سه گروه اصلی و هفت های شناساییتوالیفيلوژنتيکی 

بندی و شناسایی این زیرگروه تقسيم شدند که مشابه با طبقه
 Fu) است گندم و پرتقال ، برنج،رآرابيدوپسيس، انگوخانواده 

et al., 2017; Gao et al., 2020; Montanini et al., 2007; 

Shirazi et al., 2019; Vatansever et al., 2017) . 

  گروهZn-MTP های شامل زیرگروهMTP1-

MTP4 ،MTP5  وMTP12 .است 
  گروهMn-MTP های شامل زیرگروه MTP81.1-

MT9 .است 
  گروهZn/Fe-MTP هایشامل زیرگروهMTP6   و

MTP7 .است  
و  MTP9 ،MTP8شامل  Mn-MTPاعضای گروه 

MTP11  هستندهمولوگ نسخه بوده که دارای بيش از یك 
در سایر  MTPکه چنين نتایج مشابه در بررسی خانواده 

 Fu and) نيز گزارش شده استانگور و پرتقال  گياهان مانند

Menzies, 2017; Shirazi et al., 2019).  تعداد زیاد البته
گزارش  همدر خيار، جو و برنج  MTP8ارتولوگ های نسخه
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 ;Fu et al., 2017; Migocka et al., 2015) شده است

Ricachenevsky et al., 2013) . از  های متعددنسخهوجود
دليل نياز بالای گياه به هیك ژن با عملکرد یکسان در ژنوم ب

عملکرد و محصول اختصاصی آن ژن و یا بيان متفاوت 
های اعضای خانواده در مراحل مختلف رشد و نمو و تنش

 ,Dandekar et al., 1998; He and Zhang) مختلف است

2005). 
بيانگر این است که از فشار گزینش آمده دستهنتایج ب

شدگی ژن در طول تکامل خانواده ژنی و رویداد مضاعف
های مختلف به وقوع ایجاد اعضای متفاوت ژنی در گونه

پيوسته است. همچنين با توجه به تعداد اعضای خانواده ژنی 
اندازه ژنومی، رابطه های مختلف گياهی و در مقایسه با در گونه

تعداد اعضای خانواده ژنی  داری بين اندازه ژنوم ومعنی
اوليه در سازوکارهای شدگی ژن، از مضاعف مشاهده نشد.

جهت گسترش اعضای خانواده ژنی است که شانس دستيابی 
به عملکرد جدید، توسعه خانواده ژنی و در نهایت سازگاری 

. صنوبر (Kong et al., 2007) شودمیموجب بيشتر گياه را 
شده دارای تعداد بيشتری از اعضای ذکرنسبت به سایر گياهان 

تواند منجر به نقش میموضوع که همين است  MTPخانواده 
این دو گونه در پالایش خاک از فلزات باشد که با رشد بيشتر 
و توليد مقدار بيشتری چوب و جذب و پالایش فلزات همراه 

شدگی پشت سرهم و مضاعف. (Rad et al., 2010) است
پراکنده منجر به ایجاد اعضای خانواده ژنی شده و تعداد 

وابسته به پدیده  MTPنیتکرارهای اعضای خانواده ژ
 Hittinger and شدگی و وابسته به تکامل گياه استمضاعف

Carroll, 2007) ) بنابراین رابطه بين تکامل خانواده ژنی .
MTP های مختلف گياهی نياز به مطالعه بيشتری دارد در گونه

(Gao et al., 2009; Gao et al., 2020.)  در بررسی فشار
ها، شامل نوع انتخاب منفی بودند که بيانگر گزینش تمامی ژن

این موضوع است که اعضای این خانواده ژنی بر اثر جانشينی 
اند جاد شدهاینترون( ای-)اگزون یا واگرایی در ساختار ژنی

(Xu et al., 2012.) 
بررسی ساختار ژنی برای مطالعه تاریخچه تکاملی پدیده 

 Yu)د شوشدگی ژنها و رابطه فيلوژنتيکی استفاده میمضاعف

et al., 2020.)  موضوع قابل توجه در بررسی اعضای خانواده
اینترونی ژن با -بندی مشابه ارتباط اگزونژنی، گروه

پروتئينی در درخت فيلوژنتيکی است. در بندی توالی گروه
بررسی تنوع در توالی ژنی نيز کمترین فاصله ميانگين درون 

و بيشترین فاصله   Mn-MTP گروهی در بين اعضای گروه
که  شودیادآوری میمشاهده شد.  Zn-MTPتنوع در گروه 

این دو گروه بيشترین فاصله بين گروهی را داشتند که مشابه 
 - MTPساختار ژنی است که گروه با نتایج بررسی

Mn کمترین و گروهZn-MTP بيشترین تنوع در ساختار 
بندی نتایج حاصل، ارتباط بين گروه .اینترون را داشتند-اگزون

کند و اینکه تشابه و يد میأیفيلوژنتيکی و ساختار ژنی را ت
تفاوت در توالی اعضای خانواده ژنی طی تکامل این خانواده 

 حاصل شده است.
شيميایی توالی پروتئينی  وی در بررسی خصوصيات فيزیک

دمين فراغشایی بودند و  4-6، دارای MTPاعضای خانواده 
مشاهده شد.  MTP12شای نيز در بيشترین تعداد دمين فراغ
يدکننده نقش این خانواده در انتقال أیوجود دمين فراغشایی ت

ز نيفلزات از طریق سيستم غشایی است. در سایر گياهان 
و  مشاهده شده MTP12بيشترین تعداد دمين فراغشایی در 

 Lu and)گزارش شده است دمين  4-6دارای  ءاعضابيشتر 

Fu, 2007)های. موقعيت درون سلولی پروتئين MTP در
اندامك واکوئل شناسایی شد که مشابه با سایر گياهان و در 

با نقش این خانواده در انتقال فلزات به درون واکوئل  ارتباط
باشد میثير منفی فلزات سنگين أزدایی گياه از تاست و سم

(Singh et al., 2011 .)های حفاظت شده در بررسی موتيف
-Mn ها در اعضای گروهاعضای خانواد ژنی، توزیع موتيف

MTP درخت کننده نتایج ساختار ژنی و يدأیتر بود که تهمگن
های حفاظت شده مختلف در فيلوزنتيکی است. وجود دمين

توالی پروتئين با عملکردهای متنوع در پروتئين ارتباط دارد. 
 Znدارای دمين  Mn-MTPتمامی اعضای خانواده 

transporter که نقش این موتيف در انتقال فلزات به  بودند
سویی . از (Migocka et al., 2015) يد شده استأیواکوئل ت

در  Mn-MTPکه اعضای گروه است از این حکایت نتایج 
همانگونه که در  دارد. انتقال بيش از یك نوع سوبسترا نقش
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ها در شد، این ژنمشخص MTPهای شناسی ژنبررسی هستی
نقش دارند و  غيرهیند انتقال فلزاتی مانند کادميوم، روی و افر

شناسی با از اجزای مهم غشای واکوئلی هستند. نتایج هستی
ها که مکان شيميایی ژن وی نتایج بررسی خصوصيات فيزیک

بينی کرده، همخوانی دارد. درون سلولی را در واکوئل پيش
 ،ها در غشا واکوئلیکننده این ژندليل وجود پروتئين رمز

از این طریق فلزات بدليل وجود دمين فراغشایی است که 
شده در سيتوپلاسم سلولی را از فضای سلولی به داخل جذب

ثير فلزات سنگين أزدایی از تواکوئل منتقل کرده و منجر به سم
 شود.در گياه می

 

 MTPی هادر ژن MicroRNAو  SSRشناسایی 
 هایموتيف از ساده تکراری هایتوالی SSRنشانگرهای 

 دارند ژن بيان تنظيم در مهمی نقش که است نوکلئوتيدی
(Haasl and Payseur, 2012.) لپه،بيشتر گياهان تك در 

SSR هایشامل موتيف غالبCCG / CGG / CGC / GCG 

/ GCC / GG  ها، ایدر دولپه مقابل، در. هستندSSR غالب 
 / AAT / ATT / ATA / TAT / TAAهای شامل موتيف

TTA غالب نوع. باشندمی SSR ت گياه اس تاکسون به وابسته
(Qin et al., 2015.) نشانگر  از آمدهبدست نتایجSSR 

 برای اصلاحی هایبرنامه در تواندمی هاموجود در توالی ژن
 ارتباط و ژنتيکی در صنوبر دارای چندشکلی ارقام شناسایی

 روشبه ترمقاوم ارقام به تنش و شناسایی تحمل در آنها
 .شود استفاده نشانگر کمك به انتخاب

که اعضای خانواده ژنی miRNA در بررسی شناسایی 
MTP ها را بيش ژنبيشتر  ،دهندرا در صنوبر هدف قرار می

 19-24 توالی miRNA کند.تنظيم می miRNAاز یك 
 نقش و هستند غير کدشونده کوچك RNAنوع  بازجفت

از  محيطی هایتنش به پاسخ و گياه رشد و نمو در اساسی
 ها دارندروی ژن رونویسی، از پس تغييرات ایجادطریق 

(Wang et al., 2017) .MiRNA با تنظيمی خود را عملکرد 
 و mRNA تخریب در جهت خاص mRNA دادن قرار هدف

 ;Bartel, 2004) دهدمی انجام نظر مورد ژن بيان سرکوب

Carrington and Ambros, 2003) .مسيرهای از بسياری 

 پيام انتقال گياه، نمو و رشد با مرتبط یندهایافر و متابوليکی
 miRNA توسط زیستی غير و زیستی هایتنش به پاسخ و

 (.Gielen et al., 2012; Lv et al., 2012) هستند تنظيم قابل
 

 in silicoروش به MTPررسی بیان ژنهای خانواده ب
 ،MTP3، MTP7، MTP11 هایژن نقش طورکلی،به

MTP1 و MTP9 فشار شوری، هایتنش تحت گياهان در 
 شده مشاهده آنها بيان افزایش و بررسی خشکی و اسمزی

هستند  جهان سراسر در مهم تنش دو شوری و خشکی. است
. هستند محصول توليد کنندهمحدود عوامل مهمترین از که

ت اس مشابه اغلب شوری و خشکی به مختلف گياهان واکنش
(Ahmad, 2016).  تواندمی سنگين فلزات با سميت ،سوییاز 

 تنش باعث شوری زیرا کند، ایجاد شوری به مشابه هایپاسخ
 را عملکرد و شودمی گياهان در هایون حد از بيش توليد و

 ,.Chinnusamy et al., 2005; Li et al) دهدمی کاهش

در یونجه  ریشه و ساقه برگ، در MTP هایژن بيان .(2010
کادميوم، کبالت، روی  ظرفيتی دو سنگين فلز پنج تنش یکساله
 هایژن که داد نشان نتایج و گرفت قرار بررسی مورد و آهن

MtMTP1.1، MtMTP1.2 و MtMTP4 بيان ميزان بالاترین 
-El) دادند نشان بررسی مورد هایغلظت بيشتر در را

Sappah et al., 2021.) ارتولوگ بيان بررسی مطالعه در 
MTP کادميوم، فلزات با تيماردهی از بعد فرنگی،گوجه در 
 در متفاوتی هایپاسخ SlMTP هایژن ،آهن و روی کبالت،

 هایپاسخ بالاترین مجموع در. دادند نشان گياه ریشه و برگ
 هایژندر  فلزات تيمار و هاغلظت بيشتر در را بيانی

SlMTP1، SlMTP3، SlMTP4، SlMTP8، SlMTP10 و 
SlMTP11 مشاهده شد (El-Sappah et al., 2021) .نقش 

 مختلف گياهان تحمل افزایش در MTP یژن خانواده مهم
 ت روی، نيکل، کبالت، کادميوم، آهن و منگنزفلزا تيمار تحت

 ,.Gao et al., 2020; Montanini et al) است شده یيدأت

 از فلزات جریان انتقال ژنی خانواده این محصولات. (2007
 دوظرفيتی کاتيون فلزات اًعمدت و کرده تسهيل را سيتوپلاسم

 Ricachenevsky et) کنندمی منتقل هااندامك داخل به را

al., 2013) .و مهم نقش نيز پروژه این از آمده بدست نتایج 
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 سنگين فلزات تنش به پاسخ دررا  MTPژنی خانواده کليدی
 بيان سطح بالاترین در شده بيان MTP هایژن و کرد مشخص

 بينیپيش برای محيطی زیست نشانگرهای عنوان به توانمی را
-El) کرد استفاده بيان سطوح براساس سنگين فلزات آلودگی

Sappah et al., 2021).) 
 

 گیرینتیجه
 بيولوژیکی، هایجنبه از PeMTP ژن 26 مطالعه، این در

 خواص. شدند وتحليلتجزیه سلولی درون موقعيت و عملکردی
 ژن، ساختار ژن، بيان الگوهای تکاملی، روابط ازجمله ها،ژن این

 مختلف ابزار از استفاده با شناسیهستی و SSR نشانگر
 شناخت که است این بيانگر نتایج. شد بررسی بيوانفورماتيك

 خصوصيات تعيين در تواندمی MTP هایژن نقش مورد در دقيق
 نشانگر بر مبتنی انتخاب همچنين، .باشد مفيد آنها عملکردی

SSR با هایجمعيت انتخاب در تواندمی ژن بيان هایداده یا 
 .باشدکننده کمك سنگين فلزات برابر در بالا مقاومت

 

 پیوست

 شناسایی شده در پده MTPهای شماره دسترسی توالی -جدول پيوست
Attached Table - Accession numbers of MTP sequences identified in Euphrates poplar 

Row Gene Accession number  Row Gene Accession number 

1 PeMTP4.3 XP_011032230.1  14 PeMTP9.2 XP_011014000.1 

2 PeMTP4.1 XP_011035249.1  15 PeMTP9.1 XP_011014010.1 

3 PeMTP4.2 XP_011032233.1  16 PeMTP9.5 XP_011014022.1 

4 PeMTP1.2 XP_011039401.1  17 PeMTP9.4 XP_011014035.1 

5 PeMTP1.1 XP_011039394.1  18 PeMTP11.3 XP_011016554.1 

6 PeMTP1.3 XP_011025363.1  19 PeMTP11.1 XP_011021606.1 

7 PeMTP3.2 XP_011038014.1  20 PeMTP8.1 XP_011025190.1 

8 PeMTP3.1 XP_011040614.1  21 PeMTP11.2 XP_011027107.1 

9 PeMTP12 XP_011043155.1  22 PeMTP9.3 XP_011027837.1 

10 PeMTP5 XP_011033203.1  23 PeMTP8.3 XP_011037970.1 

11 PeMTP6.2 XP_011009533.1  24 PeMTP8.4 XP_011037971.1 

12 PeMTP6.1 XP_011013736.1  25 PeMTP8.2 XP_011037972.1 

13 PeMTP6.3 XP_011009534.1  26 PeMTP7 XP_011046526.1 
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