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  چكيده 
در معطر كه با دارا بودن خواص آروماتراپي براي انسان،  بويبا  طبيعي و تركيبي هايجمله منوترپن لينالول از
چندين خانواده  در ي لينالولآنزيمسنتز . ژن كدكننده فراواني دارندستفاده بهداشتي و پزشكي ا -صنايع آرايشي

باشد. مي سنتازلينالولهاي پروتئيني تواليهدف از اين پژوهش بررسي بيوانفورماتيكي  يابي شده است.توالي گياهي
ها دريافت شد؛ سپس سنتاز مربوط به اين گونههاي پروتئيني لينالول، تواليNCBIاز پايگاه اطلاعاتي  نخست

جهت تعيين ارتباط  صورت گرفت. همچنين  CLC Genomics Workbench5.5.2افزارها، با نرمهمرديفي توالي
نتايج نشان داد كه طول اين پروتئين ها رسم شد. پروتئينلوژني اين يدرخت فبين گياهان مورد بررسي،  فيلوژنتيك

 Clarkia. بيشترين وزن مربوط به باشندمي اسيدآمينه 428 -  871 در محدوده بيندر ميان گياهان بررسي شده 

concinna ، كمترين وزن مربوط بهRosa rugose  محدوده  و 5/5 – 85/6و نقطه ايزوالكتريك اين پروتئين در محدوده
 Solanumبيشترين شاخص آليفاتيك مربوط به  ،باشدمي 678/90تا  916/81شاخص آليفاتيك در محدوده 

lycopersicum شدگي بالاي اين منطقه يا دومين در ها نشان دهنده قابليت حفظبنابراين نزديكي بين جنس. است
  باشد.هاي متفاوت مينسل

  كتريكسنتاز ، نقطه ايزوالبيوانفورماتيك، شاخص آليفاتيك، لينالول كلمات كليدي:
  

  مقدمه
 ,.Rispail et al( ) آلكالوئيدها3 ها) فنل2ها ) ترپن1شوند: اصلي  تقسيم مي وهگربه سه  در گياهان هاي ثانويهمتابوليت

 DMADP)فسفات (ديآليلمتيلايزومر آليلي آن دي) و IDPفسفات (ترپنوئيدها از اتصال واحدهاي ايزوپنتيل ديهمه ). 2005
 ينبه چند شانموجود در ساختار ترپنوئيدها بر اساس تعداد واحدهاي ايزوپرنوئيدمعمولاً  .),.Cheng et al 2007شوند (سنتز مي

 ,.Cseke at el(شوند تقسيم ميترپنوئيدها ، سزكوئيتتراترپنوئيدها، ترپنوئيدهاترپنوئيدها، تري، ديه مونوترپنوئيدهادسته از جمل

1998(.  
 ر گياهان توسطيك مونوترپن طبيعي است كه د) C10H18Oلينالول (. استها يكي از مهمترين گروه ترپنها، مونوترپن

با  تركيبيول لينال ).1392 و مجدي، الياسي(شود فسفات توليد ميديها يعني ژرانيلساز عمومي مونوترپنسنتاز از پيشلينالول
هداشتي و باز مواد  %60-70دليل بوي معطر، در ساخت هبو  شودمعطر يافت مي ياهانو گها در بسياري از گلمعطر بوده كه  بوي
شده و داراي  افشانگردههاي ، همچنين سبب جذب حشرهگيردها  مورد استفاده قرار ميها و لوسيونها مانند صابونكنندهپاك

ه درمنمانند  اي  گياهيهاز گونه ياريدر بسسنتاز ژن لينالول .)1393جاودان اصل و همكاران، خواص آروماتراپي براي انسان است (
)1999Jia at el., ) ريحان ،(Ocimum basilicum) (Iijima et al., 2004،( ) سيبMalus domestica) (2013 et al., 

Nieuwenhuizen ،() آرابيدوپسيسthaliana Arabidopsis( )2004 et al., Aubourgدر اينيابي گرديده است. ) جداسازي و توالي 
 منظوربه يگردياه و چند گ Rosa rugose اين ژن بين گياه رابطه تكامليهاي بيوانفورماتيكي ها و روشافزارمطالعه با استفاده از نرم

  رفت.ها و خانواده پروتئيني آن مورد بررسي قرار گو شناسايي نواحي حفظ شده، دومين هابررسي ميزان شباهت
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  مواد و روش
  NCBIي و چند گياه ديگر  از پايگاه اطلاعات rugose Rosaهاي كامل آمينواسيدي لينالول مربوط به گياه توالي

)ncbi.nlm.nih.govhttp://www. ( .مت مربوط به گياهان مورد نظر با فرسنتاز لينالول هايپروتئينيافت شدFASTA  دريافت
ين از پايگاه همچن .بدست آمد NCBIپايگاه اطلاعاتي  Conserved domainsاز قسمت هاي مشابه لينالول ها و موقعيتدامنه شد.

  ها بدست آمد. اين موقعيت clustaloو با برنامه  )uniprot )http://www.uniprot.org/alignاطلاعاتي 
  CLC Genomics Workbench5.5.2افزار يسه با يكديگر با استفاده از نرمآمده براي بررسي بيشتر و مقاهاي بدستتوالي

افزار  رمنها با استفاده از فيلوژني مربوط به اين تواليدرخت  رسم گرديد. هاآنمورد تجزيه و تحليل قرار گرفته و جدول مشخصات 
Mega7  و با روشNeighbor- joining  .رسم شد  

  
  نتايج و بحث

سيكلاز هاي ترپنشدگي را با دومينسنتاز بيشترين حفظكه لينالول ) مشخص شد1(شكل صل از بلاست حا هايسيبرردر 
د كه شامل يك گروه باشگروه يك داراي دومين حفظ شده مي سيكلازهاي. ترپندارد ترپن سنتز كننده هايگروه يك و آنزيم
فسفات را به ديها، فارنسيلونوترپنفسفات را به مديكه ژرانيل باشدميومريك سيكلازهاي گياهي مونمتنوع از ترپن

خانواده  10سنتاز در ولبررسي فيلوژني آنزيم لينالهمچنين  كند.ها تبديل ميترپنبه دي فسفات راديژرانيلها و ژرانيلترپنسزكويي
، Rutaceae ،Theaceaeهاي روابط فيلوژني نزديكتري با خانواده Rosaceaeگياهي در اين پژوهش نشان داد كه اين آنزيم در خانواده 

Actinidiaceae نتايج ). 4(شكل  باشدميها خانوادهها در بينابين شدگي اين پروتئيندارد كه اين موضوع نشان دهنده درجه بالاي حفظ
ده در اين ن گياهان بررسي ش) نشان داد كه طول اين پروتئين در ميا1(جدول CLC Genomics Workbench 5 .2.5 افزارحاصل از نرم

قطه نو  Rosa rugoseكمترين وزن مربوط به  ،Clarkia concinna. بيشترين وزن مربوط به استسيدآمينه ا 428 - 871 پژوهش
يك عامل مثبت براي افزايش  عنوانبهمحدوده شاخص آليفاتيك كه باشد. مي 5/5 – 85/6ايزوالكتريك اين پروتئين در محدوده 

 Solanum lycopersicumقرار دارد كه بيشترين شاخص آليفاتيك مربوط به  059/96 تا 916/81مقاومت حرارتي است در محدوده 
 Malus domesticaا به رسنتاز در بين گياهان مورد بررسي نشان داد كه اين آنزيم بيشترين نزديكي بررسي فيلوژني لينالول است.

تايج ن ).3ر است (شكل بالايي برخوردا يشدگحفظاز  همچنين نتايج حاصل از همرديفي نشان داد كه اين آنزيم ).4دارد (شكل 
مشخص  Actinidiaceaeو  Rosaceae ،Rutaceae ،Theaceaeهاي حاصل از بلاست در حقيقت وجود نواحي مشابهي را در خانواده

هاي ر بررسيو د 871 – 428ها نشان دادند كه داراي ميزان اسيدآمينه نمود؛ كه در حقيقت اين نواحي پس از ترسيم دندوگرام
شدگي بالاي ها نشان دهنده قابليت حفظهاي داخل خانواده را نشان داد. بنابراين نزديكي بين جنسفيلوژني نزديكي بين جنس
  باشد.هاي متفاوت مياين منطقه يا دومين در نسل

 
  Rosa rugoseسنتاز موجود در گياه هاي حفظ شده لينالولدومين –1 شكل



 

 ٣

  
 Rosa rugose )H6UQ81 ،(Malus domestica )L017G3،( Citrusدر بين پروتئين لينالول سنتاز در گياه        ، تشابه    ها  دومين -2شكل 

ushiu )A0A097ZLN9( ،Camellia saluenensis)A0A140KFH3 ،(Actinidia arguta)D4N3A0( ،Mentha aquatic )Q1XBUS ،(Prunus 

cerasoides var. campanulata)A0A068B6C1،( Clarkia concinna)Q9ZPN5 ،(Osmanthus fragrans var. thunbergii )C0KY88(  
 

  
 CLC افزارسنتاز در گياهان مورد بررسي با استفاده از نرمهاي لينالولقسمتي از نواحي حفظ شده حاصل از همرديفي توالي –3شكل 

Genomics Workbench5.5.2  
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  و چند گياه ديگر Rosa rugoseدر گياه سنتاز درخت فيلوژني مربوط به پروتئين لينالول -4شكل 

  
  باشد)كيلو دالتئن مي برحسباسيدآمينه و وزن  برحسبسنتاز (طول خصوصيات مهم لينالول -1جدول 

  نام گونه  طول  وزن  نقطه ايزوالكتريك  شاخص آليفاتيك
678/90  87/5  49  428  Rosa rugose  
372/87  94/5  607/64  567  Malus domestica 

122/86  74/6  39/67  588  Citrus ushiu  
609/84  28/6  067/66  575  Camellia saluenensis 
916/81  86/5  119/66  574  Actinidia arguta 
818/89  83/5  534/70 606  Mentha aquatica 

071/90  63/5  526/64  561  Prunus cerasoides 

208/89  85/6  587/99  871  Clarkia concinna 

858/86  5/5  292/67  576  Osmanthus fragrans 

059/96  44/6  944/70  609  Solanum lycopersicum 
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Abstract 
The Linalool is one of the economically valuable very, monoterpenes that is used in cosmetics-health. 

The coding gene of this enzyme is plants Several plant families has been sequenced. The aim of this research 
is bioinformatic study of protein sequences of this gene. First, protein sequences of  linalool synthase of this 
kinds has been received, from NCBI database؛ then the sequence alignment has been clone, with the software, 
CLC Genomics Workbench ۵࿿۵࿿٢  took place. The Phylogenetic tree of these proteins has drawn. The results 
showed that the length of this protein through plants is 428 – 871 amino acid. Highset weight is for Clarkia 
concinna, lowest weight is for Rosa rugose and Isoelectric point of this protein is in range of 6.85 - 5.5 and 
Aliphatic Index is in range of 81.916 to 90.678. Highset Aliphatic Index is for Solanum lycopersicum. 
Therefore, the similarity between the genuses indicates the ability to conservation this region or the domain in 
different generations. 
Keywords: bioinformatic, aliphatic index, linalool synthase, isoelectric point 


