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  در گلسرخيان FTبررسي بيوانفورماتيكي پروموتر اورتولوگ ژن 
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هاي گياهي در رابطه با توانايي گلدهي  بسياري از گونه. شروع گلدهي مي باشدهان  مهمترين تغيير نموي در چرخه زندگي گيا
 ژن. طوري تكامل يافته اند كه گلدهي خود را در پاسـخ بـه تغييـرات محيطـي ماننـد تغييـر طـول روز يـا دمـا تنظـيم كننـد           

Flowering Locus T  يا FT ايط طول روز بلند تحت تاثير يك پروتئين اتصال فسفاتيديل اتانول آمين مي باشد، كه در شر
انتقال اين ژن به . در برگها فعال شده و پس از انتقال به مريستم انتهايي نقش كليدي در توليد جوانه گل بازي مي كند COژن 

هـاي موجـود، جهـت بـالا      Cis-elementگياهان باعث تسريع گلدهي شده است، بنابراين بررسي پروموتر اين ژن با مقايسه 
جفت بـاز   1500، حدود NCBIاز  FTژن  CDSآوردن  دست بهبا . ي و نحوه عملكرد آنها حائز اهميت مي باشدبردن آگاه

آنـاليز مربـوط    PLACEو   Plant CAREگرفته شده و با استفاده از دو سايت Phytozomeاز پروموتر اين ژن از سايت 
 17حدود . وجود داشت FTدر بالا دست ژن  Core promoterبه عنوان  TATAمورد جعبه  21. به پروموتر آن انجام شد

پاسخ دهنده به نور و ريتم سيركادين در اين پروموتر مشاهده شد كه بيانگر اين است كه به طور عمـده   Cis-elementمورد 
 به عنوان P-boxاگرچه كه . متصل مي شوند Cis-elementهاي نوري به اين نواحي  هاي رونويسي درگير در مكانيسم عامل

Cis-element  پاسخ به هورمون جيبرليك اسيد وMBS  به عنوانCis-element  اتصال به عامل رونويسيMYB درگير ،
هـا جهـت اسـتفاده در     استفاده از اين گونه پروموتر. هاي محيطي مثل خشكي و شوري نيز در اين پروموتر وجود دارد در تنش

نه تنها در تسريع گلدهي بلكـه در مطالعـات فيزيولوژيـك نيـز حـائز       در گلدهي، مؤثركاست هاي ژني در بالا دست ژن هاي 
از طرفي با تسريع و تاخير زمان گلدهي با استفاده از پروموتر يا ژن خـاص بـه ويـژه در گياهـان تراريخـت      . اهميت مي باشد

امكان انتقـال دانـه   ) غيرهدر نابود كردن آفت خاص و  مؤثرهاي  داراي ژنهاي مقاومت به يك آفت كش يا آنتي بيوتيك يا ژن(
با توجه به مشكل جهاني گـرم شـدن كـره زمـين و تغييـر در      . رسانيم گرده اين گياهان به گياهان مجاور خود را به حداقل مي

 .رفتار گلدهي گياهان، استفاده از اين گونه پروموتر ها در مديريت تنظيم زمان گلدهي در گياهان حائز اهميت خواهد بود
    FT آناليز پروموتر، بيوانفورماتيك، گلدهي،: كلمات كليدي

  مقدمه
چهار مسير عمده شناخته شده در رابطه با گلدهي . گلدهي يك از كليدي ترين تغييرات در چرخه زندگي گياه مي باشد

ي، مربووط به مسير هاي خود انگيز، مسير فتوپريودي، مسير بهاره سازي، مسير جيبرليك اسيد مي باشد كه هر مسير گلده
اين ژن ها به طور سلسله وار ژن هاي پايين دست خود را . تحت تاثر يكسري از ژن هاي مخصوص در همان مسير مي باشند

آناليز پروموتر ژن هاي دخيل در گلدهي درك ما را در رابطه با فيزيولوژي گلدهي همچنين . ترغيب يا متوقف مي نما يند
ويژه خود در بالا دست ژن متصل مي شوند  Cis-elementموارد به نقاط  شناخت عامل هاي رونويسي متنوع كه در بيشتر

با توجه به اينكه ژنوم گياه هلو از تيره گلسرخيان توالي يابي شده مي توان با آناليز كاركردي نقش اين ژن ها . بالا خواهد برد
گلده يا دير گلده، گياهان داراي عملكرد بالاتر و را يافته و در مرحله بعد با انتقال ژ هاي مناسب به گياهان ارقامي داراي زود 

بيوانفورماتيك حوزهاي از علم است كه در آن زيست شناسي، آمار، كامپيوتر و . مقاوم به تنشهاي زنده و غير زنده توليد نمود
د زيست هدف نهايي كشف چشم انداز هاي جدي. فناوري اططلاعات با هم آميخته شده و يك نظام علمي را ايجاد نموده

 ,.Vassilev et al(شناختي و ايجاد دور نمايي كلي ست كه بتوان در آن جرئيات اصول زيست شناختي را از هم تمييز داد 

نقش بيو انفورماتيك در پشتيباني از علوم زيستي براي جمع آوري تفسير و مديريت مقادير زيادي از داده ها زيست ). 2005
داه ها در قالب توالي نوكلئوتيدي و آمينواسيدي ، دومين هاي پروتئيني و ساختار هاي اين . شناختي امكان پذير شده است

  ).Dagostino et al, 2005(پروتئيني و الگو هاي بيان ژن هاي مسير هاي متابوليكي و بيو شيميايي مي باشد 
  :مواد و روش ها
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پارالوگ هاي آن در گيا  NCBIاز انجام بلاست در ابتدا اين ژن در گياه آرابيدوپسيس انتخاب و پس  FTپس از انتخاب ژن 
براي بدست .  كامل آن بدست آمد CDSانتخاب شد و توالي  Rosa chinensis مربوط به   FTهان ديگر شناسايي و ژن 

با آدرس  Phytozomeوارد سايت ) كدون شروع( AUGآوردن توالي هاي بالا دست كدون 
http://www.phytozome.net/  به دليل هم تيره بودن با ورد( شده و پس از انتخاب گياه هلو (CDS  ژن مورد نظر را
جفت باز بالا دست ژن را انتخاب مي كنيم و بعد از بدست آوردن توالي پروموتري  1500وارد و براي گرفتن پروموتر اين ژن 

و  /http://bioinformatics.psb.ugent.be/webtools/plantcare/htmlبا آدرس  Plant CAREوارد سايت 
با شده و آناليز پروموتر را انجام داده و عناصر عمگر سيس را از اين سايت ها استخراج نموده و كاركرد آنها  PLACEسايت 

  ماييمرا بررسي مي ن
  نتايج و بحث

، G-box ،GAG-motifبيانگر اين است كه عمده عناصر عملگر سيس مانند  FTنتايج بدست آمده از آناليز پروموتر ژن 
Sp1 ، I-box ،AE-box ،GT1-motif ،3-AF1 binding site ، TCT-motif  وGA-motif  به عنوان عناصر پاسخ

اين واضح مي باشد كه عمده فاكتور هاي رونويسي كه به اين عناصر عمگر بنابر. دهنده به واكنشهاي نوري عمل مي كنند
اگر چه كه در برخي نقاط عناصر عملگر سيس . سيس اتصال مي يابند درگير در واكنش هاي نوري و فتوسنتزي خواهند بود

 CAAT-boxموتيف  توالي. نيز ديده مي شود) TC-rich repeats(و پاسخ هاي دفاعي ) P-box(پاسخ به جيبرليك اسيد 
 61نيز به تعداد TATAعمل مي كنند و جعبه  TA-rich regionبه همراه   enhancerعدد به عنوان ناحيه  23به تعداد 

شناسايي عناصر عملگر سيس با توالي هاي موتيف ويژه كه در يك مكانيزم . فعال مي باشد  core promoterعدد به عنوان 
 in) را به ما خواهد دارد كه ثا جدا سازي اين موتيف هاي ويژه به وسيله مهندسي ژنتيك خاص فعال ميباشند اين توانايي 

silico) و ادغام آنها با عناصر عملگر سيس ديگر توانايي توليد گياهاني را بدست آوريم كه به طور همزمان به چند تنش
  .بيشتر پاسخ نشان دهدمختلف  پاسخ  مي دهند يا اينكه يك ژن را مجبور كنيم كه به يك تنش خاص 
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Abstract 
The major developmental change in the plant life cycle is the initiation of flowering. Many 
plant species have evolved the ability to regulate flowering in response to environmental 
variables such as changes in day-length or temperature. FT is a phosphatidylethanolamine 
binding / protein binding that produced in LD by CO gene in leaves and then transfer to apical 
meristem for inducing floral meristem. FT cause precocious flowering in plants. Hence 
promoter analyses in FT gene with comparison of cis-element increase our information about 
its function. With getting of FT gene CDS from NCBI, about 1500 bp upstream of FT gene 
received by Phytozome cite and then analyzed with Plant CARE and PLACE cites. 21 TATA-
box as a core promoter was in FT upstream. About 17 light responding cis-elements and 
circadian rhythm cis-elements received in FT upstream, demonstrate that this cis-elements 
involve with the light transcription factors. However P-Box involved as a gibberellin-
responsive element and MBS involved as a MYB binding site in drought-inducibility. These 
promoters might be used for gene cassettes in upstream the flowering genes, which not only 
induce flowering but also is suitable for physiological studies. Moreover, we it would be 
enable to delay or induce flowering with specific promoter or gene in GMs plants (containing 
pesticide resistance genes or genes that enable the destroy of a specific pest) for avoiding the 
gene flow. With respect of global warming and changing flowering habit, using these 
promoters for managing flowering time will be essential. 
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