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ABSTRACT 

Introduction: Wheat, like other plants, uses antioxidant enzymes to deal with the high production of free oxygen radicals. Antioxidant enzymes 

are proteins or polypeptides that are activated in cooperation with cellular substances or mineral elements and are responsible for detoxifying 

reactive oxygen species in organisms. Superoxide dismutase (SOD) is an important antioxidant enzyme responding to plants' abiotic stresses. 

This study was performed to identify significant regulatory elements within the promoter regions of superoxide dismutase genes in the wheat 

genome. 

Materials and methods: To investigate the regulation of gene expression and the effective factors in regulating superoxide dismutase enzyme 

using bioinformatics methods, the promoter region of Mn-SOD, Cu/Zn-SOD and Fe-SOD genes was investigated. The reason for selecting these 

genes is their ability to scavenge the free radicals of oxygen in plants. Also, their gene expression pattern are crucial under stressful conditions. In 

order to perform the promotor analysis of these genes, first, the sequence of the genes encoding this enzyme from wheat was downloaded using 

the NCBI site. After receiving the desired gene sequence, all three sequences of this gene were searched to find different versions of the SOD 

gene in the wheat genome against the genomic sequence of this plant that has been identified and reported on this site so far. Each received 

promoter sequence was analyzed and their regulatory elements were identified. Fifteen genes encoding superoxide dismutase were identified and 

annotated in different chromosomes of A and D genomes of wheat. Then, the promoter regions of these genes, including 1500 bp upstream 

sequences, were separated to identify the corresponding regulatory elements. The promoter sequences were analyzed to detect the statistically 

significant over-represented regulatory elements. 

Results: The results showed that various regulatory elements involved in different biochemical pathways might influence wheat's transcription of 

superoxide dismutase genes. G-Box, I-box, MBS, TGA-element, A-box, ABRE, and ARE, are regulatory elements annotated by individual and 

grouping promoter analysis. In this study, genes encoding superoxide dismutase were mainly identified on different chromosomes of wheat's A 

and D genomes. This indicates that these genes were probably transferred from the parents of wheat that had these two main genomes to wheat. 

Conclusion: Finally, the analysis showed that the important regulatory elements identified in this pathway could include ABRE, ARE, CCAAT-

box, G-Box, Skn-1_motif, and circadian, which respectively have a role in the pathway of response to abscisic acid, and response to other 

reactions such as aerobics reactions, the binding site of elements related to genes encoding MYB transcription factor, response to light conditions, 

endosperm expression pathway and the pathway of regulation of periodic light responses. Most of the regulatory elements of these genes are 

involved in light reactions and environmental stresses, which protect the plant against their injury effects. 
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 .یرانا
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 .یرانا
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 چکیده

 یهامیآنز. کندیم استفاده هاآن بیجهت تخر یدانیاکسیآنت یهامیاز آنز ژنیآزاد اکس یهاکالیراد یبالا دیتول با مقابله در اهانیگ ریسا مانند زین گندم :مقدمه

را بر عهده  ژنیفعال اکس یهاگونه ییزداتیسم شقن موجودات در و شده فعال یمعدن عناصر ای یسلول مواد با یهمکار رد که هستند ییدهایپپتیپل ای نیپروتئ دان،یاکسیآنت

 یهانمربوط به ژ یپروموتور هیناح یبررس هدف با پژوهش نیا است. رزندهیغ یها تنش به اهانیگ پاسخدر  مهم یدانیاکسینتآ یهامیآنز از یکی سموتازید دیسوپراکسدارند. 

 .شد انجامها آن انیبر ب گذارریثأت یمیر تنظعناص افتنی جهتدر ژنوم گندم  سموتازید دیرمزکننده سوپراکس

 هیناح یبررس ک،یوانفورماتیب یهااستفاده از روش با سموتازید دیسوپراکس میژن مربوط به آنز میتنظ در مؤثر یژن و فاکتورها انیب مینحوه تنظ یبررس یبرا :هامواد و روش

است.  ژنیآزاد اکس یکاهایتنش و حذف راد طیکنترل شرا در هاآن تیاهم ،هاژن نیاانتخاب  لیدلانجام شد.  FeSODو  MnSOD، Cu/Zn-SOD یهادر ژن یپروموتور

مربوط به  یتوال NCBI تیبا استفاده از سا اتداب ها،ژن نیا یپروموتور هیناح یبررس یاست. برا تیاهم زیحا اریتنش بس طیشرا در هاژن نیا انیب مینحوه تنظ نیهمچن

 یهانسخه افتنیهدف  با MnSOD، Cu/Zn-SOD یهامربوط به ژن یتوال نظر، مورد یهاژن یتوال افتیدر از پس. شد دانلودگندم  اهیدر گ میآنز نیرمزکننده ا یهاژن

 نیاز ا کید. هر جستجو ش ،و گزارش شده است ییشناسا تیسا نیدر ا مقاله نیا نگارش زمانکه تا  اهیگ نیا یژنوم یدر ژنوم گندم در مقابل توال SODمختلف ژن 

مختلف  یهاکروموزم در سموتازید دیسوپراکس رمزکننده ژن پانزدهها مشخص شد. موجود در آن یمیقرار گرفته و عناصر تنظ یشده مورد بررس افتیدر یپروموتور یهایتوال

از  داریمعن و مؤثر یمیعناصر تنظ ییجهت شناسا یپروموتور هیاحبه عنوان ن دستبالا یهایاز توال دیجفت نوکلئوت 1500شدند و سپس  ییگندم شناسا Dو  A یهاژنوم

ا استفاده از پروموتورها ب یتک یبررس. دیها مشخص گردآن یمیشده و عناصر تنظ لیو تحل هیتجز یتک و گروهجدا شده به صورت تک یهایشدند. توال یبررس یلحاظ آمار

 .انجام گرفت RSAT تیبا استفاده از سا زین یگروه یو بررس PlantCare تیدر سا نیابزار آنلا

در گندم  سموتازید دیسوپراکس یهاژن انیب زانیبر م توانندیم ،دارند دخالت مختلف ییایمیوشیب یرهایمس در که یمتنوع یمیتنظ عناصر که داد نشان جینتا ها:یافته

 ,G-Box, I-box,MBS, TGA-element, A-box توانیم ،دیگرد ییشناسا وتورومپر یتک و یگروه زیآنال لهیبوس که یمیتنظ عناصر جمله از. باشند رگذاریتأث

ABRE ARE  .یهاژنوم مختلف یهاکروموزم یرو اکثراً سموتازید دیسوپراکس رمزکننده یهاژن یبررس نیا دررا نام برد A  وD دهندهنشان ،نید. ادنش ییگندم شناسا 

 .است افتهیبه گندم انتقال  ،اندبوده یدو ژنوم اصل نیا یاز گندم که دارا ینیاز والد ها احتمالاًژن نیا که است نیا

-ABRE ،ARE ،CCAAT-box ،G-Box ،Sknشامل  تواندیم ریمس نیا درشده  ییمهم شناسا یمینشان داد که عناصر تنظ هالیتحل تینها در گیری:نتیجه

1_motif  وcircadian رمزکننده  یهامکان اتصال عناصر مربوط به ژن ،یهواز ریها غپاسخ به واکنش د،یاس کیزیپاسخ به آبس رینقش در مس یدارا بیکه به ترت باشد

در پاسخ به  یاها به گونهژن نیا یمیتنظعناصر  ثراک. هستندنور  یادوره یهاواکنش میتنظ ریآندوسپرم و مس یانیب ریمس ،یورن طی، واکنش به شراMYB یسیعامل رونو

 .گردندیاز آن م یناش یهابیدر برابر آس اهیبوده و موجب حفاظت از گ ریدرگ یطیمح یهاتنش نیو همچن ینور یهاواکنش

 . گندم ،یمیعناصر تنظ ،یطی، تنش محSODپروموتور،  های کلیدی:واژه

 مقاله پژوهشینوع مقاله: 

 1402/ 01/ 08 آنلاین:انتشار ، 06/01/1402 پذیرش: 01/12/1401 اصلاح: 21/10/1401 یافت:وع مقاله: درن

(، 1) 2 غلات.بیوشیمی  و بیوتکنولوژی .در گندم یسموتازد یدسوپراکس یمکدکننده آنز یهاکننده ژن یمعناصر تنظ یبررس(. 1402) .ه، یصفرو  .آ، یساعدموچش: استناد

64-73  .10.22126/cbb.2023.8692.1034 DOI: 

 

 نویسندگان. ©                                                                            دانشگاه رازیناشر: 
 

mailto:saedmoocheshi@gmail.com
mailto:saedmoocheshi@gmail.com
mailto:saedmoocheshi@gmail.com
https://doi.org/10.22126/cbb.2023.8692.1034


 66 .64-73(، 1)2، 1402غلات،  یوشیمیو ب یوتکنولوژیب /صفریو  یساعدموچش
 

 

 مقدمه

هتت  اهانگی نیاز مهمتر یکیگندم  ستتفاده ج  هیتتغذمورد ا

گتی که از لحاظ اقتصا باشدمی یادر دنانسان  یتز دی و فرهن ن

شتتورها  ستتیاری از ک تتتنش تتتأثیر در ب متتروزه  ستتزایی دارد. ا ب

یتد داری تأثیر معنیخشکی به صورت  منفی بر عملکرد و تول

ستا ناخالص این گیاه در سطح بین  ،المللی داشته و بر این ا

بته  یتاه  یتن گ متل ا متت و تح لزوم دستیابی به مکانیسم مقاو

شتده ابتیش  ،خشکیشرایط  شتکار  پتیش آ ستتز  -Saed) ا

Moucheshi et al., 2022).  هتان گندم نیز مانند سایر گیا

کتتال بتتالای رادی یتتد  بتتا تول لتته  ستتیژن از  هتتایدر مقاب آزاد اک

 کنداستفاده میها آناکسیدانی جهت تخریب های آنتیآنزیم

(Tabarzad et al., 2017) .ستتیدان،هتتای آنتیآنزیم  اک

متواد ین یا پلیئپروت بتا  کتاری  کته در هم پپتیدهایی هستند 

قتش  جتودات ن شتده و در مو عتال  عتدنی ف صتر م سلولی یا عنا

نتتهزدایی ستتمیت هتتده هاگو بتتر ع ستتیژن را  عتتال اک نتتدی ف  دار

(Saed-Moucheshi et al., 2017; Vosough et al., 

. برای مثال آنزیم سوپراکسید دیسموتاز بر اسا  نوع (2015

و  FeSOD ،MnSODشامل عمده گروه کوآنزیم آن به سه 

Cu-ZnSOD ستیم می . (Alscher et al., 2002)شتود تق

ستتیدانهتتای آنتیآنزیم ستتایر  اک نتتد  ستتط پروتئینمان هتتا تو

ظتت  ،هاژن با تغییرات بیان وشوند ی رمز میهایژن مقدار غل

فتزایش و فعالیت این آنزیم یتن کتاهش می یتاهتا ا بتر ا بتد.  یا

کته  ،اسا  شتد  ستیر در FeSODدر آزمایشی نشان داده   م

 هزند ساعت زیستی موجودات کننده تنظیم هایژنتغییرات 

ستت شتگران . (Kliebenstein et al., 1998) متؤثر ا پژوه

ستید  دیگری اعلام کردند که مقدار بیان انواع مختلف سوپراک

حتدودی های مخدیسموتاز در تنش تتا  هتان  تلف در اکثر گیا

ستتتت فتتتاوت ا -Alscher et al., 2002; Saed) مت

Moucheshi et al., 2013)حتال قتدار  ،. با این   mRNAم

یتاه  ستموتاز در گ مربوط به انواع مختلف آنزیم سوپراکسید دی

فتتت  فتتزایش یا ستتیداتیو ا تتتنش اک شتترایط  ستتیس در  آرابیدوپ

(Kliebenstein et al., 1998) شتعه نتد  UV. تنش ا در چ

کتاران ) گتراوال و هم ستط آ متایش تو  ,.Agrawal et alآز

شتی  و ( مورد بررسی قرار گرفت2009 ظتیم افزای  هتایژنتن

شترایط هاگونهزدایی مرتبط با سمیت ستیژن را در  ی فعال اک

نتان UV-Bاشعه  ستم ،گزارش کردند. به گزارش آ های مکانی

تتنش ثیر أت تحتاصله بلاف ،در این شرایط هاژن تنظیمی این

ستیژن هاگونهافزایش مقدار با  قرار گرفته و متراه ی فعال اک ه

ستتبود پتس از آن ه ا ستیگنال کته  ستال  لتف بتا ار های مخت

. داشتدر این شرایط به دنبال را ها آن مولکولی افزایش بیان

ظتیم  (Oberoi et al., 2014)دیگری پژوهشگران  تفاوت تن

ستیدانهتای آنتیآنزیمبیان متفاوت را برای اکثر  یتاه  اک در گ

کتاران شورانخود گزارش کردند.   ,.Sheoran et al)ن و هم

 Mn-SODزایش بیان قابل ملاحظه را برای آنزیم اف (2018

یتان نتد و ب  در گندم نان در شرایط تنش خشکی گزارش کرد

قتوی متال  بته احت کته  نتزیم  ،نمودند  یتن آ یتادی در ثیر أتتا ز

 مقاومت ارقام متحمل گندم به شرایط تنش خشکی دارد.
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سوپراکسدیدیسموتاز  هت بررسی ساختار تنظیم کننده ژنج

نتتدم، مطا پتتیشدر گ عتته  ستتتفاده از تحلیلل بتتا ا هتتای رو 

با  های مختلف این ژن در گندمبیواینفورماتیک روی آیزوزایم

،  PlantCare،PlantEnsemble فاده از ابزارهای آنلایناست

RSAT  وNCBI انجام گرفت. 

 هامواد و روش

تااور ژن نااالیز پرومو سااید آ نااده سوپراک هااای رمزکن

 دیسموتاز

ظتیم ببرای بررسی  حتوه تن هتای یتان ژن و فاکن  درمتؤثر تور

نتزیم  تنظیم ژن مربوط به ستتفاده از  SODآ ی هتاروشبتا ا

تتوری در  یته پرومو -Mn هتایژنبیوانفورماتیک، بررسی ناح

SOD، Cu/Zn-SOD و Fe-SOD .دلیل انتخاب  انجام شد

یتت آنژن این حتذف ها اهم تتنش و  شترایط  تترل  هتا در کن

یتان نحو چنینهای آزاد اکسیژن است. هملرادیکا ظتیم ب ه تن

ستت. ها ژناین  یتت ا هتت در شرایط تنش بسیار حایز اهم ج

تتوری تتتوالی پرومو ستی  ستتموتاز  هتتایژن برر ستید دی سوپراک

ستتتتتایت  ستتتتتتفاده از  بتتتتتا ا تتتتتتدا  نتتتتتدم، اب  NCBIگ

(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore تتتتتتتوالی  )

 Cu/Zn-SODرمزکننده این آنزیم شامل  هایژنمربوط به 

(Accession number:U69536-1 با )شناسه SOD1.1، 

Mn-SOD(Accession number: U72212.1 با )شناسه 

SOD3.1 وFe-SOD (Accession number: 

JX398977 )ستت دانلود گردید کتر ا بته ک  یتتوال کته. لازم 

ستب Fe-SODمربوط به  صتورت ن متل  یدر گندم به  نته کا و 

(Complete CDS )ظته نیتا تا تیسا نیا در ستا لح  ییشنا

نتالیز  در بنابراین و هشد این بررسی از این توالی نسبی برای آ

تتوالی نپروموتور استفاده  متورد  هتایژنشد. پس از دریافت 

ستتتتتایت  ستتتتتتفاده از  بتتتتتا ا ظتتتتتر،   PlantEnsembleن

(http://plants.ensembl.org/index.html ستتته هتتتر   ،)

در  SODهای مختلف ژن توالی این ژن با هدف یافتن نسخه

ظته مقابل توالی ژن ژنوم گندم در یتن لح ومی این گیاه که تا ا

شتد. در  در این سایت شناسایی و گزارش شده است جستجو 

کمتر  e-valueهایی با مقدار شباهت زیاد )مقدار توالی ،ادامه

کتارکرد 10-11از یتین  ( انتخاب شدند و سپس هریک برای تع

ستایت  سترانجام  NCBIپروتئین حاصل در  شتدند.  ستت  بلا

سوپراکسید  هایژن که به صورت قطعی مربوط به هاییتوالی

یتد از  1500دیسموتاز بودند انتخاب گردیده و  جفت نوکلئوت

جهت بررسی ناحیه پروموتوری مورد بررسی ها آن 1دستبالا

یته قرار گرفت. برای این یتد ناح کار ابتدا شماره اولین نوکلئوت

تتوالشناسایی شده یاددا ی شت گردیده و سپس برای دریافت 

یتن نوکلئو شتماره ا تتا پروموتوری، از  یتد  یتد  1500ت نوکلئوت

 بالادست آن دانلود شد. 

ستایت  ،های پروموتوری دریافت شدهر یک از این توالیه در 

PlantCare 

(

http://bioinformatics.psb.ugent.be/webtools/plan

tcare/htmlتته و قترار گرف متی  ( مورد بررسی  صتر تنظی عنا

 
1 Upstream 
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های این عناصر د. تک تک ویژگیص شمشخها آن موجود در

عتدد  تنظیمی در یک فایل گردآوری شده و سپس بر اسا  ت

قترار  ،هاآن این عناصر تنظیمی و عملکرد ویژه ستی  مورد برر

ها، جهت بررسی گرفت. همچنین علاوه بر بررسی تکی توالی

هتم های مورد نظر و شناسایی عنگروهی توالی اصر تنظیمی م

ستتتایت آن RSAT (http://rsat.ulb.ac.be/rsat )هتتتا، از 

مته توالی یتز ه تتوری  یهتااستفاده شد. در این سایت ن پرومو

متی  صتر تنظی نتد و عنا و ثر ؤمتمورد تجزیه گروهی قرار گرفت

متاری  از (10-11بزرگتر از  value-e)مقدار  دارمعنی حتاظ آ ل

 .این سایت شناسایی شوند ضفرپیشبر اسا  معیارهای 

 یج و بحثانت

ستیدانهای آنتیآنزیمیسموتاز یکی از د سیدوپراکس عتال  اک ف

یتن زدایی رادیکالدر مسیر سمیت ستت. ا های آزاد اکسیژن ا

-آنزیم در تجزیه سوپراکسید )
2O یتدروژن به ( و تبدیل آن ه

ستتاید ) نتتده 2O2Hپراک جتتودات ز بتتدن مو قتتش ( در   داردن

(Saed-Moucheshi et al., 2014a) . ظتیم بررسی نحوه تن

یتان نتده و مقدار ب ستلول ژن رمزکن نتزیم در  یتن آ کتی از  ،ا ی

هتتراه بترای کارهای مهم ج یتاه  کتولی گ ستخ مول عته پا  مطال

ستتی های مختلف و از جمله تنشمقابله با تنش یتر زی های غ

ستت متولاً(Saed-Moucheshi et al., 2014b) ا در  . مع

هتای آزاد لها با افزایش مقدار تنش، مقدار تولید رادیکابافت

یتز مشزیاد می ستلول ن نتابراین  یتان ود و ب هتای آنزیمقتدار ب

ستید اکسیدانآنتی لته سوپراک ستموتاز را  و از جم فتزایش دی ا

بترای (Saed-Moucheshi et al., 2019) دهدمی ظتیم .  تن

ستایر آبیان ژن مربوط به این  نتد  ستلول، مان ، هتاژننزیم در 

متیتعدادی  صتر تنظی تتور  2ستیس عنا یته پرومو یتد در ناح با

ستلولی  ختل  یترات دا ستا  تغی بتر ا کته  وجود داشته باشند 

ختش بگذارند. بیشترثیر أتبتوانند بر بیان این ژن  متی ب  تنظی

کته  جفت نوکلیوتید 1500تا  1000در  هیگیا هایژن بیان

ستت  نویسیرو آغاز جایگاهبالادست  کتان قتراردارد ا یتن م و ا

لتف مراحل در هاژن بیان تنظیم در کلیدی نقش را دارا  مخت

متی این عناصر .است ختود  تنظی بته  بته نو یتز  حتت ن ثیر أتتت

قرار دارند که از طریق عناصر رونویسی تولید  دیگری هایژن

نتدمیثیر أتها آن شده توسط  Saed-Moucheshi et) پذیر

al., 2021) .بته  ارزیابی بنابراین بتوط  تتوری مر یته پرومو ناح

جهت سوپراکسید دیسموتاز در ژنوم گندم  رمزکننده هایژن

متی ترین مهمیافتن  صتر تنظی یتانگتذار ثیرأتعنا هتا آن بتر ب

یتن  هاژنجهت پی بردن به  هتم در ا و فاکتورهای رونویسی م

 انجام شد. ،مسیر

نتون ت اسمل أتککر این نکته قابل  ،نتایجبررسی در  تتا ک که 

نتتزیم  بتته آ بتتوط  تتتوری مر یتته پرومو یتتل ناح یتته و تحل تجز

ستت . در سوپراکسید دیسموتاز در گیاه گندم گزارش نشده ا

ثتراً هایژن ،این بررسی ستموتاز اک ستید دی  رمزکننده سوپراک

ستایی  Dو  Aهای های مختلف ژنومروی کروموزم گندم شنا

یتن کته این است  دهندهشدند. این نشان متالاًحا هتاژنا از  ت

بتوده صتلی  نتوم ا نتدوالدینی از گندم که دارای این دو ژ بته  ،ا

بتته فتتی در جا ستتت. از طر تتته ا قتتال یاف نتتدم انت هتتای جتتاییگ

 
2 Cis-acting elements 
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هتدف  ،کروموزومی یا انتقال کروموزوم در مهندسی ژنتیک با 

یتان  یتزان ب بتردن م بتالا   هتایژنافزایش مقاومت به تنش با 

 م بهره جست.دو ژنواز این توان می احتمالاً ،اکسیدانآنتی

یتن  یمتیتنظ هاییپروموتورها و توال Blastحاصل از  جینتا ا

منجر به شناسایی انواع مختلفی از عناصر تنظیمی شد.  هاژن

ستیاری  پرتکرارترین عناصر تنظیمی که در ناحیه پروموتری ب

ستت. 1جاادو  در  ،وجود داشتند هاژناز این  شتده ا  آورده 

اسا  نتایج به دست آمده از بررسی جداگانه و این جدول بر 

ستت. در ه ب هاژنگروهی نواحی پروموتوری این  دست آمده ا

حاصل از هایی که هم با روش آنالیز گروهی موتیف ،1 جدول

Blast تتتوال هتتا و  بتتا روش  یمتتیتنظ هتتاییپروموتور هتتم  و 

ستتایت  ستتط  نتته تو شتتده  PlantCareجداگا شتتخیص داده  ت

کته به صورت ایت ،بودند الیک نشان داده شده است. همانطور 

صتر  ،دگردمیملاحظه  بته عنا بتوط  کترار مر بیشترین تعداد ت

متتومی  متتی ع کتترار CAAT-Boxتنظی -TATA( و 268) ت

Box (294  هتای تکرار( است. این نواحی محل اتصال فاکتور

کته  4و عناصر افزایش رونویسی  3رونویسی ستتند  متومی ه ع

ستت و در  هاآن اهمیت معمولاً تتور ا یتل پرومو یتک اوا در نزد

بتود اگتذار نخوثیرأت ،از ژنها آن بودن دارصورت فاصله نتد  ه

(Shamloo-Dashtpagerdi et al., 2015).  از دیگر عناصر

شتتده  ستتایی  هتتم شنا متتی م ، ABRE ،AREتتتوان میتنظی

CCAAT-box ،G-Box ،Skn-1_motif  وCircadian  را

برد که به ترتیب دارای نقش در مسیر پاسخ به آبسیزیک نام 

 
3 Transcription Factor 
4 Enhancer 

صتر اسید، پاسخ به واکنش صتال عنا کتان ات هتوازی، م ها غیر 

کتنش MYBرمزکننده عامل رونویسی  هایژن مربوط به ، وا

شترایط ظتیم  به  ستیر تن ستپرم و م یتانی آندو ستیر ب نتوری، م

شتند. های دورهواکنش متولاًای نور می با صتر مع یتن عنا بته  ا

یتده صورت  یتاهی د لتف گ هتای مخت نته  حفاظت شده در گو

یتز  ،شوندمی هتایی ن فتاوت  متوارد ت متی  حتال در بع یتن  بتا ا

 ,.Shamloo-Dashtpagerdi et al) مشاهده گردیده است

ها به اکثر این موتیف ،دگردمیهمانطور که مشاهده . (2015

جتا ایگونه  در پاسخ به شرایط محیطی درگیر هستند و از این

محیطی  هایاین آنزیم را در شرایط تنشنقش مهم توان می

 ,.Nakashima et al., 2014; Riasat et al) مشاهده کرد

که در  Skn-1_motif تعداد تکرار فراوان . با توجه به(2019

توان ، میآندوسپرم دخالت دارد مربوط بهی هابیان ژن مسیر

کتته فتتت  جتته گر متتالا نتی نتتزیم  ًاحت یتتن آ نتتد می ا در دوره توا

صترف در کنترل واکنشنیز گیاه  بذر زنیجوانه های تولید و م

. آبسیزیک اسید نیز یکی باشد مؤثر انرژی از طریق آندوسپرم

ستتت از هورمون هتتم ا یتتاهی م تتتنش کتته هتتای گ شتترایط  در 

نتهمحیطی باعث  کتاهشبسته شدن روز نترژی  ها و  صترف ا م

یتز  ABREد. موتیف گردمی حتت ن قتدار تتأثیر ت ستتقیم م م

کته تتوان می آبسیزیک اسید است و بنابراین فتت  جته گر نتی

متی درتواند می مقدار این هورمون در گیاه ظتیم  نقش مه تن

شتد. شتته با  مقدار بیان این آنزیم در شرایط تنش محیطی دا

لته ز انی MYB عنصر رونویسی ستت یهتایژنز جم کته در  ا

متل مسیر پاسخ به تنش بتود آب ع نتدمیهای کم قتدار  ک . م
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یتز بیان صتر ن نتد می این عن ستید توا نتزیم سوپراک یتان آ بتر ب

ثیرگذار أت CCAAT-boxدیسموتاز از طریق عنصر تنظیمی 

متی اشد. واکنشب صتر تنظی بته عنا جته  بتا تو یتز  های نوری ن

نتد می (G-Box, Sp1, GT1-motifمربوطه ) قتدار توا بتر م

 باشد. ثیرگذار أتبیان این ژن 

د که عناصر تنظیمی فراوانی که گردمیمشخص به طور کلی 

قتدار توانند ، میدر مسیرهای بیوشیمیایی دخالت دارند بتر م

ثتر ثیرأتیسموتاز بیان ژن آنزیم سوپراکسید د شتند. اک گذار با

نته ،این مسیرها بته واکنشبه گو ستخ  نتوریای در پا و  هتای 

ظتت از های محیطی درگیر بوده و همچنین تنش موجب حفا

 .گردندمی هااز این تنش های ناشیگیاه در برابر آسیب

 

با  مدر گند SOD هایناحیه پروموتری ژن( موجود در فی)موت یسیرونو یتعداد فاکتورها -1جدو  

 PlantCare گاهیاستفاده از پا

Table 1- The number of transcription factors (motifs) present in the promoter region of 

SOD genes in wheat 
 A* B C D E F G H I J K L M N O P کروموزوم ژن

Mn 2A 1 4 0 23 1 0 1 1 1 0 1 3 30 0 0 1 

Mn 2A 2 4 1 20 2 2 1 1 1 0 4 0 25 2 1 1 

Mn 2A 3 1 1 11 2 0 1 1 2 0 4 1 27 0 1 1 

Mn 2A 0 2 1 26 1 0 1 1 2 1 3 3 28 0 1 0 

Mn 2B 5 2 1 11 1 2 2 1 2 1 3 0 22 2 1 1 

Mn 2B 2 4 0 22 1 4 4 2 4 0 3 0 23 4 0 1 

Mn 2D 2 1 0 14 2 2 0 0 1 0 6 7 0 1 0 0 

Mn 2D 4 3 0 16 1 4 3 1 3 0 3 2 20 4 0 1 

Mn 2D 7 1 1 18 0 0 1 0 1 1 2 4 19 0 1 0 

CuZn 7A 4 0 1 7 1 5 0 1 0 0 2 6 11 3 1 1 

CuZn 7A 5 1 0 9 0 2 1 0 1 2 4 6 30 2 0 0 

CuZn 7A 0 1 1 31 2 1 0 1 1 3 7 1 12 1 1 0 

CuZn 7B 0 1 1 29 1 0 0 0 1 4 4 1 13 0 1 0 

CuZn 7B 9 0 0 16 2 0 0 0 2 0 8 0 26 0 0 7 

CuZn 7B 5 1 0 11 1 1 1 0 1 3 4 7 18 1 0 0 

CuZn 7D 8 0 0 7 0 0 1 0 0 2 1 0 7 0 0 2 

CuZn 7D 0 0 1 21 1 1 0 0 2 4 6 1 20 1 1 0 

Gene Chromosome A* B C D E F G H I J K L M N O P 
*A: G-Box, B: ARE, C: Box-W1, D: CAAT-box, E: CAT-Box, F: CGTCA-motif, G: GT1-motif, H: I-box, 

I: MBS, J: O2-site, K: Skn-1-motif, L: Sp1, M: TATA-box, N: TGACG-motif, O: W-box and P: Circadian. 

 

SOD مت ظتت از گ ینقش مه هتانیدر حفا ثترات  ا بتر ا در برا

ست یهاگونه یسم عتال ژنیاک ثتر فعال دیتتول ف  تیتشتده در ا

 یطتیمح هتایتتنش جتهیدر نت ایت یعیطب یسلول کیمتابول

نتدمی فایمختلف ا ستی . ک  (Wang et al., 2018)یتک برر

کته SOD هایژن انیب هاییژگیو روی  ستمیمکان نشان داد 

پتس از  ،یسیدر سطوح رونو SOD هایژن انیب میتنظ یها



 71 در گندم یسموتازد یدسوپراکس یمکدکننده آنز یهاکننده ژن یمعناصر تنظ یبررس
 

هتا آن یکتاربرد هایو نقشفعال هستند ، و ترجمه رونویسی

 غیرزیستی ای یستیز یهابه تنش خدر طول توسعه و در پاس

 (Zhao et al., 2018)یک پژوهش  یهامتمرکز است. یافته

 یدهآلدو میزان مالون دی ROSنشان داد که کاهش میزان 

نتی همبستگیدر برنج  شتت. داری مع نتزیم تیتفعالدا  هتایآ

SOD  وCAT  متایی ارقام حسا در  برنج در برابر تنش گر

ستت تتتر اریب بتتود. در م کم قتتاوم  قتتام م لتتف  انیتتاز ار نتتواع مخت ا

تتوجه SOD ،Cu/Zn-SOD یهاآنزیم بتل  طتور قا در  یبته 

متایی نسبت به  بالایی را تیشده و حساس انیب برنج تنش گر

بتودن در  فیضتع انگریتب Fe-SODکته  ی، در حالدادنشان 

 رو، نیت. از ابودبرنج و به طور عمده در برگ برنج  هایسلول

Cu/Zn-SOD ظت یممکن است نقش مهم  تیتفعال میدر تن

حتت  ROS ییو سم زدا SODکل  متایی ریثأتتدر برنج ت  گر

کتهزگداشته باشد.  نتز کیت SOD ارش شده  در  یدیتکل میآ

ظتت قتتاد میتن ستتلول ROS ریم ختتل  شتترا یدا فتتش   طیو ح

ستت یوداتیاکس تنشتحت  یعیطب یکیولوژیزیف  Mao et) ا

al., 2018)انیب شیافزا ن،ی. بنابرا SOD را  اهانیگتواند می

بترا یکیزیف هایاز تنش ستت یمحافظت کند. تلاش   ورزید

قتال قیتاز طر یاهیگ یهاستپلادر کلرو Cu/Znسطوح   انت

شترایطموفق بوده است،  یاهسته هایژن یتن  هتانیگ و با ا  ا

بتا  ختهیترار بتاط  یتان در ارت  Cu/Zn-SODن ژبا تغییرات ب

 Overexpressionگزارش شده است که  است. حاصل شده

نتایی ختهیترار اهانیاز گ یدر برخ SOD هایژن متل  توا تح

همچنین در یک است.  هداد شیافزا (Allen, 1995)ها تنش

تترانسمطالعه گیاه  یت دیتتول کیتژنتوتون  بترا کشتد   یژن 

Cu/Zn SOD  ستتت در عتتث کلروپلا قتتال داده و با بتته آن انت

شتدند.  یتن ژن  کته ارش گتزاافزایش بیان ا ستت   نیتشتده ا

هتتیگ بتتر فعال 50تتتا  30 انا بتته  شتتتریب SOD تیتتبرا ستتبت  ن

یتکترانس ریتغ شاهد اهانیگ شتتند را  ژن  Tepperman)دا

and Dunsmuir, 1990)یتان  ،. در آزمایش دیگری قتدار ب م

گندم   KAW3717و  C306یهاژنوتیپدر  Mn-SODژن 

 Sheoran)قرار گرفت  مورد بررسی در شرایط تنش خشکی

et al., 2018)  و مشخص شد که افزایش میزان بیان این ژن

ستازگار  SOD آنزیم تیبا روند فعالای به طول قابل ملاحظه

 اعلام کردند که احتمالاًپژوهشگران این  ،. بر این اسا تاس

Mn-SOD بتر  .دارد یدر تحمل به خشک ینقش مهم علاوه 

تتنش،  شتگران شترایط  یتد أت (Wang et al., 2018)پژوه ک

نتزیم  مربوط به مسیر هایژنکه بیان  کنندمی  SODسنتز آ

در زمان رشد و تقسیم سلولی نیز نقش بسزایی در گیاه بازی 

یتاهی در سول SODدر ارتباط با اهمیت اثر  .کنندمی های گ

لته  پتژوهشدر یک  یتاه تریتیکا  (Żur et al., 2014)روی گ

ستیدانهای آنتیآنزیمش فعالیت مشخص گردید که کاه و  اک

فتزایش توانمین SODبه ویژه ها آن کاهش بیان بتا ا تتی  د ح

 غیرآنزیمی جبران شود.  هایاکسیدانبیان و فعالیت آنتی

مهم  یمیعناصر تنظها نشان داد که تحلیلر نهایت د

، ABRE ،AREمل اشتواند می در این مسیرشده  ییشناسا

CCAAT-box ،G-Box ،Skn-1_motif  وcircadian 

 کیزیپاسخ به آبس رینقش در مس یدارا بیکه به ترت باشد
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مکان اتصال عناصر  ،یهواز ریها غپاسخ به واکنش د،یاس

، واکنش MYB یسیرمزکننده عامل رونو هایژن مربوط به

 میتنظ ریآندوسپرم و مس یانیب ریمس ،یورن طیبه شرا

 .هستندنور  یادوره یهاواکنش
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