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 چکیده

ها شدگی میوهشت آنها نقش مهمی دارد. یکی از فاکتورهای موثر بر نرمها در عمر پس از بردامیزان نرم شدگی میوه

است. در این تحقیق به بررسی حضور این آنزیم با توجه به مشخصات بیوانفوماتیکی در پایگاههای  α-mannosidaseآنزیم 

های ژنتیکی در گیاهان مختلف پرداخته شده است،  تا به توان عملکرد این آنزیم در یک گیاه را به سایر گیاهانی که داده

انجام شده مشخص گردید   Blastمیزان مشابهت ساختاری و عملکردی این آنزیم در آنها بالا می باشد تعمیم داد. در بررسی 

 Prunusدرصد در گیاه  98ه دارای هومولوژی بوده و درصد مشابهت آن از گیاه بررسی شد 15در   α-mannosidaseآنزیم 

avium   درصد در گیاه  79تاHerrania umbratica  متغییر است. در بررسی میزان خویشاوندی آنزیم با استفاده از مقایسه دو

آنزیم در گیاهان بررسی شده به و هم چنین بررسی دندوگرام رسم شده مشخص گردید که این  Alignmentبه دو توالی ها در 

 گردند. دو شاخه اصلی و نهایتا به پنج زیرشاخه تقسیم می

 
 .α-mannosidase: آنزیم، بیوانفورماتیک، هلو، ژن کلمات کلیدی

 

 مقدمه

دهند اما در پایان واکنش دست نخورده خارج های زیستی را افزایش میها ترکیباتی هستند که سرعت واکنشآنزیم

سازی افزایش ی فعالژپائین آوردن انر ها را باآلی سرعت واکنش ها هم مانند کاتالیزورهای آزمایشگاهی و غیرشوند. آنزیممی

در گیاهان و حیوانات به شمار می رود که در    glycan's-N یک آنزیم کلیدی در فرایند تخریب  Mannosidase-αدهند.می

pH  های کیفیت تجاری رسد. شاخصدرجه سانتی گراد فعالیت این آنزیم به حد مناسبی می 50-60و  5و دمای به ترتیب

ها به تنهایی انتظار مصرفبل مشاهده مانند اندازه و رنگ سطحی استوار است. این شاخصمیوه بیشتر براساس پارامترهای قا

(. Harker et al., 2008کند. کیفیت ظاهری خوب میوه بایستی با طعم و بافت مناسب میوه همراه باشد )کننده را برآورده نمی

رسند، رشد آنها متوقف ها به بلوغ فیزیولوژیکی میرسیدن میوه یکی از مراحل حیاتی رشد گیاه محسوب می شود. وقتی میوه

گردد. فرایند رسیدن منجر به تغییر در متابولیسم سلولی و نرم شدن بافت و افزایش کیفیت شود و فرایند رسیدن آغاز میمی

 (. Giovannoni, 2001; Adams-Phillips et al., 2004گردد )خوراکی آن می

مصرف نظرجلب های پس از برداشت، حمل و نقل ورای عمر مفید، مقاومت در برابر پاتوژنبافت میوه، ویژگی اصلی کیفیت ب

کننده کیفیت میوه است. در برخی (. میزان نرم شدن بافت میوه عامل اصلی تعیینVicente et al., 2007کنندگان است )

شود که به شدت لالات پاتولوژیک میای نرم شدن بیش از حد باعث انقباض، خشک شدن و اختگیاهان مانند فلفل دلمه

ها و افزایش حساسیت نسبت به چنین موجب کاهش عمر مفید میوهکیفیت و قابل قبول بودن محصول را کاهش داده و هم

شود. کاهش استحکام بافت میوه در هنگام رسیدن، نتیجه جداسازی پلیمرهای دیواره سلولی های پس از برداشت میپاتوژن

کننده های محکمساکارید، ترانس گلیکوزیدها و پروتئینهای پلیها مانند هیدرولازع ناشی از اثر متقابل آنزیماست. این موضو

های زیادی برای کنترل رسیدن و نرم شدن میوه به (. تاکنون تلاشBrummel, 2006دیواره سلولی مانند اکسپانسین است. )

گرا که طی رسیدن به اتیلن پاسخ های نافرازها در خصوص میوه این روشوسیله کاهش بیوسنتز اتیلن صورت گرفته است اما 

 نمی دهند مناسب نبوده است.
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 شوند. آنزیم بندی میگرا بر اساس الگوهای تولید دی اکسید کربن و تولید اتیلن در طی رسیدن طبقههای نافرازمیوه

α-Man ها )در هنگام رسیدن بسیاری از میوهPriya Sethu and Prabha, 1997; Jagadeesh and Prabha, 2002; Jagadeesh 

et al., 2004های نافرازگرا روشن نشده است. ( در سطوح بالا حضور دارد. با این حال، عملکرد مولکولی آن هنوز در یک میوه

α-Man  و همچنین بین به عنوان هیدرولیز کننده پیوندهای گلیکوزیدی بین کربوهیدراتها و همچنین بین کربوهیدراتها

مننوزی -α(، پیوند GH، عضو خانواده ی گلیسوزیل هیدرولاز )α-Manکربوهیدراتها و غیر کربوهیدراتها شناخته شده اند. 

کند ها وجود دارد، جدا مینوع پیچیده ی گیاهی که در گلیکوپروتئین N-glycansپایدار را از هر دو نوع منیزیم بالا و 

(Hossain et al., 2009 .)ای نقش در مطالعهα-Man های کلم پیچ مورد بررسی قرار گرفت. مشاهده در رشد و رسیدن میوه

کند منجر به افزایش طول عمر میوه را بازی می α-Manکنندگی آنزیم گر که نقش مهارمداخله RNAiکننده شد که سرکوب

یت استراتژیک برای کاهش تلفات پس از برداشت در تواند از اهمگلیکان می-Nشود. نتایج نشان داد که دستکاری پردازش می

 گرا باشد.هر دو نوع میوه فراز گرا و نافراز

 

 ها مواد و روش

به آدرس:   NCBIباشد. برای این منظور از سایت در اولین مرحله برای بررسی آنزیم نیاز به تعیین توالی آن میتعیین توالی: 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/731576  توالی آنزیمmannosidase-α باشد، استخراج گردید.که یک پروتئین می 

 در گیاه هلو به شرح زیر  است:  α-Mannosidaseتوالی بدست آمده برای آنزیم 

  Alpha-mannosidase Prunus persica 
>tr|L7RZF3|L7RZF3_PRUPE Alpha-mannosidase OS=Prunus persica OX=3760 GN=PRUPE_3G313300 PE=2 SV=1 

MAIRLVFCCLLIILVGFLVADSKFMVYNTSQGIVPGKINVHLVPHTHDDVGWLKTVDQYYVGSNNSIQGACVQNVLDSLVPALLA
DKNRKFIYVEQAFFQRWWRDQSEAVQSIVKQLVSSGQLEFINGGMCMHDEAATHYIDIIDQTTLGHRFIKKEFDVTPRIGWQIDPF

GHSAVQAYLLGAEVGFDSLFFGRIDYQDRDKRKNDKSLEFVWQGSKSLGSSAQIFSGAFPKNYEPPSGFYFEVNDDSPIVQDDITLF

DYNVQDRVNNFVAAAVSQANITRTDHIMWTMGTDFKYQYAHTWFRQMDKLIHYVNKDGRVNALYSTPSIYTDAKYATNESWPI
KTDDFFPYADRTNAYWTGYFTSRPALKYYVRTMSGYYLAARQLEFLKGRTNSGLNTDSLADALAIAQHHDAVTGTEKQHVAND

YAKRLSIGYTEAEQLVATSLAHLVESASYTGSGNPITEFQQCPLLNISYCPAAEVNLSQGKQLIVVVYNSLGWKRNDVIRIPVINED

VTVQDSEGREIESQLLPLDDAHVGLRNYHVKAYLGRTPTNTPNYWLAFTVSVPPLGFSTYTISDAKGAGACSTRSSVYTFQGREKS
TVEVGQGNVKLTFSTDQGKMTNYVNRRSLVEELVEQSYSFYTAYNGSSDEAPLIPQNSGAYVFRPNGTFLINPGEKASFTVMRGPII

DEVHQHINSWIYQITRLHKEKEHVEVEFIVGPIPIDDGTGKEVVTQIATTMATNKTFYTDSNGRDFIKRIRDYRTDWDLKVHQPIAG

NYYPINLGIYMQDNRAEFSVLVDRSIGGSSTVDGQIDLMLHRRLLLDDSRGVAEALNETVCVPNDCTGLRIQGKFYFRIDPMGDGA
KWRRSFGQEIYSPLLLAFAEQDGDNWKNSHVTTFSGVGSSYSLPDNVALITLQELDDGKVLLRLAHLYEIGEDKDLSVMANVELK

QLFPRKKIGEVTEMNLSANQERAEMEKKRLVWKVEEGSAEEAKVVRGGRVDPAKLVVELGPMEIRTFLIEFKQRFHRDMADA 

 

Blast : پس از اخذ توالی پروتئین به منظور پیدا کردن این آنزیم در گیاهان دیگر عملیاتBlast انجام شد. این کار با سایت 

NCBI  به آدرسhttps://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi   صورت گرفت. در این عملیات پس از انجامBlast   15توالی 

کمتری داشتند( دریافت شد. در هنگام اخذ توالی های مذکور بخش توالی  E valueگیاهی که بیشترین شباهت را داشتند )

 ید.ذخیره گرد FASTA ( دریافت و و با فرمت CDS) های کد کننده 

Alignment :پس از دریافت توالی های آنزیم در گیاهان مختلف با استفاده از گزینه Alignment  ها به نسبت به مقایسه توالی

از نرم افزار تولوز به  Alignmentصورت ردیف به ردیف توالی ها بین پانزده گیاه انتخاب شده اقدام گردید.  برای انجام عملیات 

  FASTAهای ذخیره شده در فرمت مراجعه و در کادر مورد نظر توالی  /http://multalin.toulouse.inra.fr/multalinآدرس : 

 را جایگذاری و مقایسه بین آنها صورت گرفت.

TREE : ترسیم گردید.ساختار درختی با استفاده از نرم افزار تولوز 

 ،ها در عمر پس از برداشتمیزان نرم شدگی میوه مسیر در مرتبط های ژن و  α-mannosidaseژن  عملکرد تر درك عمیق برای

 انجام شد. STRINGاطلاعاتی  بانک از استفاده با ژنی شبکه رسم

 

 نتایج و بحث

https://www/
https://www/
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
http://multalin.toulouse.inra.fr/multalin/
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 با توانمی است، رسیده پایان به (Prunus persica)گلسرخیان  تیره از هلو گیاه یابی ژنومتوالی پروژه اینکه به توجه با

 دیر یا گلده زود گیاهان به مناسب هایژن انتقال با بعد مرحله در کرد. مشخص را تریدقیق کارکرد هاآن تنظیمی نواحی آنالیز

 برد.  بالاتر را زنده غیر و زنده هایبه تنش مقاومت و داده افزایش را عملکرد گلده،

گیاه بررسی شده دارای هومولوژی بوده و درصد  15در   α-mannosidaseانجام شده مشخص گردید آنزیم   Blastبررسی در

متغییر است. مشابهت در توالی  Herrania umbraticaدرصد در گیاه  79تا   Prunus avium درصد در گیاه 98مشابهت آن از 

(. به نظر می رسد با این 1393مشابهت در عملکرد باشد )مراد پور و قاسمیان، تواند نشانه مناسبی از مشابهت در ساختار و می

نظر نمود. فرایند نرم شدن و فروپاشی توان در خصوص نحوه عملکرد این آنزیم در گیاهان دیگر بررسی شده اظهارتفسیر می

توان زایش عمر پس از برداشت آنها میپلیمرهای دیواره سلولی در این گیاهان تا حدودی مشابه با هلو بوده و در خصوص اف

اقدامات لازم را انجام داد. اگر چه فاکتورهای موثر بر عمر پس از برداشت میوه های فرازگرا و نافرازگرا متفاوت است، اما در 

یم شود. در بررسی میزان خویشاوندی آنزدر هر دو گروه میوه مشابهت دیده می α-mannosidaseخصوص نحوه عملکرد آنزیم 

و هم چنین بررسی دندوگرام رسم شده مشخص گردید که این آنزیم  Alignmentبا استفاده از مقایسه دو به دو توالی ها در 

 گردند. در گیاهان بررسی شده به دو شاخه اصلی و نهایتا به پنج زیرشاخه تقسیم می

 و شده آمیخته هم با فناوری اطلاعات و کامپیوتر آمار، شناسی،زیست آن در که است علم از ایحوزه بیوانفورماتیک

 که است کلی نمایی دور و ایجاد شناختیزیست جدید هایاندازچشم کشف نهایی است. هدف نموده ایجاد را جدیدی علمی نظام

 از پشتیبانی در (. نقش بیوانفورماتیکVassilev et al., 2005) تمایز نمود هم از را شناختیزیست اصول جرئیات آن در بتوان

 قالب در هاداده این است. شده پذیر امکان شناختیزیست هاداده از زیادی مقادیر مدیریت و تفسیر آوریجمع برای زیستی علوم

 و متابولیکی هایمسیر هایبیان ژن هایالگو و پروتئینی هایساختار و پروتئینی هایدومین ،آمینواسیدی و نوکلئوتیدی توالی

 (. Dagostino et al., 2005باشند )می شیمیاییبیو
 

 NCBIدر گیاه هلو با استفاده از سایت   α-mannosidaseژن  BLAST -1جدول 
 

Description Max score 

Total 

score 

Query 

cover 

E val5ue Ident Accession 

probable alpha-mannosidase At5g13980 [Prunus 

persica] 

2137 2137 100% 0.0 100% XP_007214917.1 

PREDICTED: alpha-mannosidase isoform X1 [Prunus 

mume] 

2111 2111 100% 0.0 99% XP_008231241.1 

  probable alpha-mannosidase At5g13980 isoform X1 

[Prunus avium] 
2099 2099 100% 0.0 98% XP_021822986.1 

alpha-mannosidase [Pyrus x bretschneideri]  1924 1924 98% 0.0 90% AGR44468.1 

PREDICTED: probable alpha-mannosidase 

At5g13980 [Pyrus x bretschneideri]  

1921 1921 99% 0.0 89% XP_009378044.1 

PREDICTED: alpha-mannosidase isoform X2 [Prunus 

mume] 

1912 1912 91% 0.0 98% XP_008231243.1 

LOW QUALITY PROTEIN: probable alpha-

mannosidase At5g13980 [Rosa chinensis]  

1878 1878 98% 0.0 88% XP_024182243.1 

hypothetical protein PRUPE_3G313300 [Prunus 
persica] 

1869 1869 87% 0.0 100% ONI20069.1 

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&CDD_RID=data_cache_seq:440546588&CDD_SEARCH_STATE=4&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NEW_VIEW=yes&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=Proteins&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=M63B3UA4014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&WORD_SIZE=6&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=1&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&CDD_RID=data_cache_seq:440546588&CDD_SEARCH_STATE=4&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NEW_VIEW=yes&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=Proteins&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=M63B3UA4014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&WORD_SIZE=6&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=2&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&CDD_RID=data_cache_seq:440546588&CDD_SEARCH_STATE=4&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NEW_VIEW=yes&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=Proteins&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=M63B3UA4014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&WORD_SIZE=6&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=2&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&CDD_RID=data_cache_seq:440546588&CDD_SEARCH_STATE=4&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NEW_VIEW=yes&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=Proteins&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=M63B3UA4014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&WORD_SIZE=6&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=4&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&CDD_RID=data_cache_seq:440546588&CDD_SEARCH_STATE=4&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NEW_VIEW=yes&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=Proteins&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=M63B3UA4014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&WORD_SIZE=6&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=4&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&CDD_RID=data_cache_seq:440546588&CDD_SEARCH_STATE=4&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NEW_VIEW=yes&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=Proteins&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=M63B3UA4014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&WORD_SIZE=6&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=0&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&CDD_RID=data_cache_seq:440546588&CDD_SEARCH_STATE=4&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NEW_VIEW=yes&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=Proteins&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=M63B3UA4014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&WORD_SIZE=6&DISPLAY_SORT=3&HSP_SORT=3
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_595924301
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_595924301
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_007214917.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=M63B3UA4014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_645250499
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_645250499
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_008231241.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=2&RID=M63B3UA4014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1220072993
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1220072993
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_021822986.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=3&RID=M63B3UA4014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_525327309
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/AGR44468.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=4&RID=M63B3UA4014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_694406473
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_694406473
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_009378044.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=5&RID=M63B3UA4014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_645250503
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_645250503
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_008231243.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=6&RID=M63B3UA4014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1365965728
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1365965728
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_024182243.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=7&RID=M63B3UA4014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1139786242
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1139786242
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/ONI20069.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=8&RID=M63B3UA4014
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PREDICTED: alpha-mannosidase isoform X1 

[Fragaria vesca subsp. Vesca]  

1820 1820 97% 0.0 85% XP_004304565.1 

PREDICTED: alpha-mannosidase isoform X2 

[Fragaria vesca subsp. Vesca]  

1763 1763 97% 0.0 83% XP_011468215.1 

PREDICTED: probable alpha-mannosidase 

At5g13980 isoform X4 [Juglans regia]  

1759 1759 98% 0.0 82% XP_018834056.1 

PREDICTED: probable alpha-mannosidase 

At5g13980 isoform X3 [Juglans regia]  

1754 1754 98% 0.0 82% XP_018834055.1 

PREDICTED: probable alpha-mannosidase 

At5g13980 isoform X2 [Juglans regia]  

1750 1750 98% 0.0 81% XP_018834054.1 

PREDICTED: probable alpha-mannosidase 

At5g13980 isoform X1 [Juglans regia]  

1745 1745 98% 0.0 81% XP_018834053.1 

probable alpha-mannosidase At5g13980 isoform X2 

[Ziziphus jujuba]  

1725 1725 98% 0.0 81% XP_015893890.1 

probable alpha-mannosidase At5g13980 isoform X1 

[Ziziphus jujuba]  

1721 1721 98% 0.0 80% XP_015893889.1 

probable alpha-mannosidase At5g13980 [Herrania 

umbratica] 

1707 1707 99% 0.0   79% XP_021298038.1 

probable alpha-mannosidase At5g13980 isoform X1 
[Hevea brasiliensis]  

1703 1703 99% 0.0 80% XP_021663060.1 

 

 
 گیاه در  α-mannosidaseژن  با ارتباط در ها در عمر پس از برداشتمیزان نرم شدگی میوه مسیر در درگیر ژنی شبکه ترسیم -1شکل 

 STRINGسایت  از استفاده با هلو

 مسیر در درگیر ژنی هایشبکه شناسایی و دیگر های پروتئین باα-mannosidase میانکنش  بررسی راستا این در

 مسیر مختلف هایجنبه شناسایی در را ما بیولوژیکی دید افق و شد خواهند دیگری جدید هایژن به شناسایی منجر گلدهی

 کرد. تر خواهد وسیع گلدهی

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_470137628
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_470137628
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_004304565.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=9&RID=M63B3UA4014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_764618150
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_764618150
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_011468215.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=10&RID=M63B3UA4014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1098736628
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1098736628
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_018834056.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=11&RID=M63B3UA4014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1098736625
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1098736625
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_018834055.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=12&RID=M63B3UA4014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1098736623
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1098736623
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_018834054.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=13&RID=M63B3UA4014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1098736621
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1098736621
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_018834053.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=14&RID=M63B3UA4014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1009152062
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1009152062
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_015893890.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=15&RID=M63B3UA4014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1009152060
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1009152060
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_015893889.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=16&RID=M63B3UA4014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1204929689
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1204929689
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_021298038.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=17&RID=M63B3UA4014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1217045950
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1217045950
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_021663060.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=18&RID=M63B3UA4014
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 Toulouseدر گیاه هلو با استفاده از نرم افزار   α-mannosidaseژن  Alignemnt -2شکل 

 

 
در گیاه   α-mannosidaseژن  با ارتباط در ها در عمر پس از برداشتمیزان نرم شدگی میوه مسیر در درگیر ژنی کلاستر ترسیم -3شکل 

 Toulouseهلو با استفاده از نرم افزار 

پذیری آنها بیشتر دو ژن شباهت بیشتری به هم داشته باشند به عبارتی درصد خلوص آنها بیشتر و آسیبهر چقدر 

های زنده و غیر زنده(. ولی هر چقدر ژنها اختلاف ژنتیکی است، پایداری ژنتیکی در برابر عوامل نامساعد محیطی )تنش

ب پذیری ژنتیکی کمتر است، پایداری یا مقاومت ژنتیکی بیشتری نسبت به هم داشته باشند تفاوت ژنتیکی بیشتر است، آسی

 بهتری در برابر عوامل نامساعد محیطی دارند.



  

6 

 

ها بعنوان )شباهت ژنهایی که در یک خوشه قرار دارند، انتظار بر این است که این دسته از ژنها از نظر برخی ویژگی

های اصلاحی تلاقی آنها نتیجه اشته باشند در برنامهژنی( در یک گروه قرار بگیرند و هر چقدر ژنها اختلاف بیشتری د

ها شباهت بیشتری نسبت به هم داشته باشند در برنامه های اصلاحی نتیجه ضعیف تری رو به مطلوبتری دارد. هر چه ژن

 همراه دارند. 
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Abstract 

The degree of softening fruits in post-harvest life is plays important. One of the factors affecting on 

softening fruits is the α-mannosidase enzyme. In this research, this enzyme the bioinformatic of genetic 

databases in different plants was studied, generalized the ability of the enzyme function in one plant to other 

plants with a high level of structural and functional similarity. In the Blast study, the α-mannosidase enzyme 

was homologous in 15 studied plants and its similarity varied from 98% in Prunus avium to 79% in Herrania 

umbratica. In the study of the relative kinship of the enzyme by comparing two sequences in the Alignment and 

also drawing a dentogram, it was determined that the enzyme in the studied plants was divided into two main 

branches and finally into five subgroups. 

Keywords: Enzyme, Bioinformatics, Peach, α-mannosidase gene  
 

 


