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ABSTRACT 

Introduction: Cereals are the primary source of energy for human consumption as well as animal feed. Throughout their lifecycle, cereals 

are exposed to a wide range of both biotic and abiotic stresses that often lead to significant yield losses, impacting both the quality and 

quantity of their yield. Consequently, safeguarding their productivity, particularly by resistance against biotic threats such as fungi and 

oomycetes, is crucial. A variety of proteins play key roles in specialised molecular signalling pathways that enhance the stress resistance of 

cereals. To this end, maintaining cereal productivity by controlling plant diseases, particularly fungi and oomycetes, is of critical 

importance. LysM motif-containing proteins play significant roles in plant innate immunity, symbiotic interactions, plant-pathogen 

interactions, and cell wall biosynthesis. However, the evolutionary pathways and functional diversity of these protein families remain 

largely unknown in the major cereal crops. 

Materials and methods: In this study, a comprehensive genomic analysis was conducted on LysM motif-containing gene families across 

seven major cereal species, including Avena sativa, Oryza sativa, Triticum aestivum, Sorghum bicolor, Hordeum vulgare, Zea mays, and 

Secale cereale. Bioinformatics tools were employed to detect genes and proteins featuring the lysin (LysM) motif. Target genes were 

selected through screening processes using multiple software platforms and predetermined parameters. 

Results: A total of 106 LysM motif-containing genes were identified across seven selected cereal genomes. These genes exhibited 

considerable structural diversity and displayed a wide range of chromosomal distribution patterns. Phylogenetic analyses classified LysM 

motif-containing genes into three distinct subfamilies, indicating both evolutionary conservation and lineage-specific adaptations. Further 

analyses of LysM motif-containing genes revealed significant synteny and collinearity among the cereal species, suggesting evolutionary 

relationships and the functional conservation of LysM motif-containing genes. Gene structures and conserved motif analyses revealed the 

functional diversity of LysM motif-containing genes. Analysis of cis-regulatory elements indicated that LysM genes are involved in 

responses to both biotic and abiotic stresses, particularly in response to pathogen recognition and signalling pathways. 

Conclusion: The findings of this study demonstrate that LysM motif-containing genes exhibit evolutionary dynamics and play important 

functional roles in cereals. Therefore, LysM motif-containing genes hold great potential in molecular breeding programs aimed at improving 

cereal crops to resist both biotic and abiotic stresses. The results of this study improve our understanding of the molecular mechanisms 

involving LysM motif-containing genes and highlight their potential applications in breeding strategies for improving stress resistance and 

productivity in cereals. 
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 چکیده 

با تنش  :مقدمه های زنده و غیرزنده متعددی مواجهه می شوند که در غلات منبع اصلی انرژی برای مصرف انسان و خوراک دام هستند. غلات در طول زندگی خود 

های بیمارگر به ویژه  گذارند. بنابراین، حفظ عملکرد آنها با جلوگیری از حمله پاتوژنارد به آنها خسارت وارد کرده و روی کیفیت و کمیت محصول آنها تاثیر میبیشتر مو

ها دخالت دارند. در این مقاومت غلات به تنش  ای در های متعددی در مسیرهای سیگنالینگ مولکولی ویژهها از اهمیت بالایی برخوردار است. پروتئینها و اوومیستقارچ

ها و بیوسنتز دیواره سلولی دارند. با نقش مهمی در ایمنی ذاتی گیاهان، روابط همزیستی بین گیاهان و میکروارگانیسم   (LysM)های دارای موتیف لیزین میان، پروتئین

 . طور کامل ناشناخته باقی مانده استها برای مهمترین گیاهان زراعی بشر از جمله غلات بهاین حال، مسیرهای تکاملی و تنوع عملکردی این خانواده از پروتئین

 Avena sativa  ،Oryzaدر هفت گونه اصلی غلات شامل:    LysMهای ژنی دارای موتیف  در این مطالعه، یک تجزیه و تحلیل جامع ژنومی روی خانواده  :هامواد و روش

sativa  ،Triticum aestivum  ،Sorghum bicolor  ،Hordeum vulgare ،  Zea mays    وSecale cereale    .برای شناسایی صورت گرفت بیوانفورماتیکی  ابزارهای  از 

پیش  پارامترهای  های هدف بر اساس نرم افزارهای مختلف و با توجه بهها برای استخراج ژناستفاده شد. غربالگری ژن (LysM)های دارای موتیف لیزین پروتئینها و ژن

 .، مشخص گردید فرض

شناسایی شدند که در بین آنها، تنوع ساختاری قابل توجهی مشاهد شد و الگوهای  LysM ژن دارای موتیف  106در مجموع و در ژنوم این هفت غله، تعداد    ها:یافته

ی  دهنده بندی کرد که این موضوع نشانی مجزا طبقهها را به سه زیرخانوادهژن  های فیلوژنتیکی، اینپراکندگی کروموزومی متنوعی از خود نشان دادند. تجزیه و تحلیل 

پروتئین این  و تحلیلحفظ شدگی  تجزیه  است.  آنها   اختصاصی  تکامل  این ژنها در کنار روند  بیشتر  قابل   (Collinearity)خطی  و هم   (Synteny)ها، سینتنی  های 

های ها دلالت دارد. بررسی ساختار ژنی و تجزیه و تحلیل موتیفهای تکاملی و حفظ عملکرد این خانواده از ژنبر محدودیت  های غلات نشان داد کهتوجهی را میان گونه

های زیستی و غیرزیستی، در پاسخ به تنش LysM هایبیانگر نقش ژن Cis ها تأکید داشت. تجزیه و تحلیل عناصر تنظیمیشده نیز بر تنوع عملکردی این ژنحفاظت

 .دهی بود زا و مسیرهای سیگنالویژه شناسایی عوامل بیماریهب

توان از آنها پویایی تکاملی و اهمیت عملکردی در غلات هستند و از این رو، می  دارایLysM های داری موتیف  های این پژوهش، نشان دادند که ژنیافته  گیری:نتیجه

ی و کاربردهای بالقوهLysM های داری موتیف های مولکولی مبتنی بر ژننتایج مطالعه حاضر، درک ما را از مکانیسم.  غلات استفاده نمودهای اصلاح مولکولی برای برنامه

 .دهدوری در غلات را افزایش میها در راهبردهای بهنژادی با هدف افزایش مقاومت به تنش و بهرهآن

 .سیستمیکاکتسابی اتصال به کیتین، مقاومت  کنش، پاسخ به تنش، تحلیل فیلوژنتیکی، دمینبرهم های کلیدی:واژه
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 1404/ 08/01 انتشار آنلاین:، 08/12/1403 یرش:ذپ 22/10/1403 اصلاح:  1403/ 02/09 وع مقاله: دریافت:ن

 یدارا یژن  یهاخانواده یارو ساخت یتکامل ،یجامع ژنوم  لیتحل(. 1404) . رم. ،  یثانانیمحمودو  . مس.  ،  یسهراب .،ف، یروزآباد یف انینظر .،ا، رقائدیم  ییرضا: داستنا

 :cbb.2025.12228.1109 DOI/10.22126.  25-1(، 1)4 ،غلات ی بیوشیم و بیوتکنولوژی . در غلات LysM فیموت
 

 نویسندگان. ©                                                                             دانشگاه رازیناشر: 
 

 

 

https://www.orcid.org/0000-0002-5461-5903
mailto:nazarian.f@lu.ac.ir
https://www.orcid.org/0000-0002-8291-3887
https://www.orcid.org/0000-0002-7813-0820
https://www.orcid.org/0000-0002-1096-5661
mailto:nazarian.f@lu.ac.ir
mailto:nazarian.f@lu.ac.ir
https://doi.org/10.22126/cbb.2025.12228.1109


 3 . 25-1(، 1)4، 1404غلات،  یوشیمیو ب یوتکنولوژی ان/ بو همکار رقائدیم ییرضا
 

 

 هدممق

لیزی کوتاه اسیدآمینه  یتوالیک    ، LysM)1(ن  موتیف    ای 

در   همیاسید آمینه است که نقش م   50تا    44متشکل از  

سیگنال باهای  شناسایی  بیماری   مرتبط  ایفا عوامل  زا 

 βααββ متقارن  دارای ساختار ثانویه  فی موتکند. این  می 

  طرف در یک   (α-helices) دو مارپیچ آلفاکه در آن    است

 اندموازی قرار گرفته معکوس و   (β-sheets) از صفحات بتا

(Singh et al., 2021) .    ،موتیفاز نظر ساختاری LysM 

در نظر گرفته    نی کوتاه لکتموتیف  از    ای شده  شکل اصلاح

ب   .(Akcapinar et al., 2015)  شودی م  ،موارد  شتریدر 

LysM    موتیف  به یک  غشاء  به  مرتبط    ینیپروتئعنوان 

می  انتهای عمل  در  که  پروتئین C یا N کند  از  ها  برخی 

دار این  دقرار  موارد،  برخی  در  حال،  این  با  در   موتیف؛ 

 Liu) شودها نیز یافت می پروتئینبرخی از نواحی مرکزی 

et al., 2019).    گستردهبه   موتیفاین در  طور  ای 

ی باکتریایی و قارچی حضور دارد و  کننده های تجزیهآنزیم

 Gong)  کند می  ی سلولی کمکی اجزای دیوارهبه تجزیه

et al., 2025) . 

موتیف پروتئین  دارای   دوگانه LysM های  در  نقش  ای 

دارند.   گیاهان  ذاتی  یکطرف  ایمنی  تهاجم  از  هنگام  در 

پروتئین پاتوژن این  به ها،  گیرنده ها  شناسایی  عنوان  های 

الگوهای     (PRRs)2والگ و  کرده  عمل  سلولی  غشاء  در 

عوامل   با  مرتبط  میکروبیبیماری مولکولی  یا   3زا 

 
1 Lysin Motif 
2 Pattern Recognition Receptors 
3  Microbe/Pathogen-Associated Molecular Patterns 

(MAMPs/PAMPs) 

(PAMPs/MAMPs)  و    کرده  شناسای   راها  سطح پاتوژن

آن می به  متصل   ;Chen et al., 2020d)  شوندها 

Crumière et al., 2025)  که طوری  به  فرآیند ،  این 

سیگنال   ، شناسایی سلولی  دهی  آبشارهای  آغاز درون  را 

نها  کرده در  پاسخ   تیو  شدن  فعال  به   یمنی ا  ی هامنجر 

در    . از طرف دیگر،(Desaki et al., 2018)  شودی م   اهیگ

عنوان  به LysM های دارای  موتیفبرخی موارد، پروتئین 

های  عمل کرده و با اختلال در پاسخ    (effectors) افکتور

 Hu) د  کنن ایمنی میزبان، به تهاجم مؤثر پاتوژن کمک می

et al., 2021b) . 

لیزینبه موتیف  کلی،  پروتئین  طور  از  خانواده  دو   ی هادر 

پروتئین یعنی؛  گیاهان  ذاتی  ایمنی  سیستم  های  مهم 

خانواده  4RLK-LysMخانواده    ،5RLP-LysM    وجود

اساس  .  (Chen et al., 2020c)دارد   مطالعات بر 

ویژگی  بیوانفورماتیکی  پروتئو  ساختاری،   یهان یهای 

به     LysM-RLKها  خانواده زیرخانواده  خود  (  1)چهار 

شبهگیرنده  لیزینکینازی  های  موتیف  ،  (LYKs)  دارای 

شبهپروتئین(  2) لیزین گیرنده  های  موتیف   دارای 

(LYPs)،  هاپروتئین  LysMe    های   پروتئین  وLysMn  

می بندی    . (Abedi et al., 2021) شوندتقسیم 

بوده   LysM موتیفمعمولًا دارای دو    LYP های پروتئین 

ها ها و قارچ های سلولی باکتری ی دیوارهعمدتاً در تجزیهو  

های اخیر  پژوهش  . (Buendia et al., 2018)د  نقش دارن

 
4 LysM-containing receptor-like kinase (LysM-

RLK) 
5 LysM-containing receptor-like proteins (LysM-

RLP) 
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با    InLYPدر پروتئین    LysMدهند که موتیف  نشان می

دکربوکسیلاز آرابیدوپسیس  درGLDP2   گلیسین   گیاه 

را برهم  گلیسین  دکربوکسیلاسیون  فرآیند  و  داشته  کنش 

  پروتئین   ر مقابل،د (Guo et al., 2021). د نکتسهیل می 

LYK    دو هر  دارای  است،   LysM موتیفکه  کیناز  و 

به گیرنده عمدتاً  و  عنوان  کرده  عمل  کیتین  شناسایی  ی 

می پاسخ  تقویت  گیاهان  در  را  ذاتی  ایمنی    کند های 

(Buendia et al., 2018) . 

اول کشف  زمان  موت  نیاز  دارای  نام ،  LysM  فیژن   به 

OsCEBiP های در برنج، اعضای این خانواده ژنی در گونه

 Petutschnig et)  سیدوپسیگیاهی مختلفی از جمله آراب

al., 2010) موز ،(Ren et al., 2022) گندم ،(Chen et 

al., 2020c)    برنج   یی شناسا  (Zhu et al., 2017a)و 

گونهدر    اند.شده  پروتئین یگیاه   های اکثر   LysM های ، 

به  گیرنده عمدتاً  الگوعنوان  شناسایی  همان های     یا 

PRRs  و کرده  بهعمل  موسوم  دفاعی  مسیر  مکانیسم    در 

PTI6  2023 ,.  دخالت دارند)et al(Zhou .  عنوان مثال  به

 LYK5 با AtCERK1 ، پروتئینآرابیدوپسیس  گیاه  در

می   داردکنش  برهم  ایجاد  هتروالیگومری  کمپلکس  کند  و 

سیگنال مسیرهای  ادامه  در  پاکه  مسیر     دستن ییدهی 

PTI   کندیرا فعال م  (Ji et al., 2022). در همین راستا  ،

به  مقاومت     MdCERK1-2  پروتئین   سیب،درخت    در

،  (Meng et al., 2024)  دهدقارچی را افزایش میپاتوژن  

حالی به  CsLYKs پروتئین  که  در  قادر  مرکبات  در 

 Xanthomonas ت  آتشک مرکبا  عاملشناسایی باکتری  

 
6 Pathogen Triggered Immunity (PTI)  

citri subsp. citri (Xcc)  پاسخ ب و  را وده  دفاعی  های 

 . (Li et al., 2021) کنندفعال می 

از نقششان در شناسا  LysMدارای    ی هان یپروتئ   یی فراتر 

از جمله رشد   دیگری  در فرآیندهای زیستی متعدد،  پاتوژن

به تنش  پاسخ  تنظیم هورمونی،  نمو گیاه،  با  و  تعامل  و  ها 

همزیستمیکروارگانیسم  دارند  های   ,Grabherr)  نقش 

برنج،  .  (2011 در  مثال،  رشد    هم  OsEMSA1برای 

-را تنظیم میتشکیل گامتوفیت ماده  هم  ریشه و    سیستم 

خاموش کند به  ؛  منجر  ژن  این  غیرطبیعی    رشدسازی 

 Zhu)  شودی گرده میلولهدر    تخریبی و  جنینی  کیسه 

et al., 2017b).    و همکاران   ژوهمچنین(Zhu et al., 

مطالعه      (2018 یک  که  نشاندر    پروتئین  دادند 

(OsEMSA1) بافت بر سطح هورمون مختلف برنج    ی هاها 

بر این،    .گذاردی م  ریتأث  و   OsLYK2های پروتئینعلاوه 

OsCERK1  د  یک گیرنده اهترو  شبه یمر  را  کینازی  ی 

می قارچ تشکیل  با  که  های دهند 

Arbuscular mycorrhiza    گره فاکتورهای  در  زایی  و 

  ارگانیسم کرویم-اه یگ   یستیهمز  ، جهیدر نتو    تعامل هستند

  فرنگی، گوجهدر  .  (He et al., 2019)  دن کنی م  لیرا تسه

برنامه    SlLYK13  پروتئین مرگ  تنظیم  ی شدهریزی در 

دار سلول بیان   .(Liao et al., 2018)د  نقش  گندم،  در 

ها بسیار بالا است و الگوهای  در ریشه TaLysMs های ژن

بذر   و  برگ، خوشه  نشان بیانی متفاوتی در ساقه،  از خود 

  .(Singh et al., 2021)دهد می
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همچنین در پاسخ به   LysM موتیف های دارای   پروتئین 

می تنش  ایفا  مهمی  بسیار  نقش  غیرزیستی  کنند.  های 

 پاسخدر  های کلیدی  کننده عنوان یکی از تنظیم کیتین، به 

برای  های  تنش  به مسیرهای    شروعغیرزیستی، 

واسطهدهی  سیگنال  با  موتیف  تنش  حضور  به   کیتین 

LysM  این  نیاز از  القای  LysM های پروتئین   ،رودارد.  با 

آنزیم خانوادهبیان  مکانیسم   های  تنظیم  در  های  کیتیناز 

تنش با  مینقش    ،سازگاری  ایفا  ومهمی  موجب   کنند 

  شوند های غیرزیستی می افزایش تحمل گیاه در برابر تنش 

(Gong et al., 2020).    ،مثال گندم،   برای  های  ژندر 

های سرما، خشکی تنش در پاسخ به   TaLYP4 کدکننده 

می فعال  گرما  حالی  این  د،  نشوو  های ژنکه  است  در 

کاهش  TaLYP3 کدکننده   گرما  و  خشکی  تنش  تحت 

  گیاه  در .(Liu et al., 2012)  دندهنشان می از خود  بیان  

Lotus japonicus پروتئین موتیف   های ،   LysM دارای 

همزیستی   NFR5 و NFR1 مانند و -لگومدر  ریزوبیوم 

سیگنال  و  دارند  اساسی  نقش  قارچی  دهی  همزیستی 

ریشهکگره   های فاکتور در  را  لگومزایی  عهده  ها  های  بر 

  ضروریها نقش  این یافته .(Wong et al., 2019)  دارند

نمو    LysMموتیف    دارای   های پروتئین  و  رشد  در  را 

 های پروتئین برخی از    ن،یعلاوه بر ا  دهد.نشان می گیاهان  

دارای عملکردهای چندگانه هستند.    LysMدارای موتیف  

نمونه،  Medicago در   MtLYK9  پروتئین  برای 

truncatula    همزیستی در  هم 

Arbuscular mycorrhiza    گیاه ایمنی  تنظیم  در  هم  و 

 .  (Gibelin‐Viala et al., 2019) نقش دارد

ترین محصولات غلات از جمله گندم، برنج و ذرت، از مهم

به عنوان منبع  و    هستند اقتصادی در جهان    از نظراساسی  

نفر در کشورهای برای میلیون  ای تغذیهیی و  غذااصلی   ها 

 ;Desai et al., 2021)  شوند در حال توسعه محسوب می

Grote et al., 2021)ب این.  محصولات    ا  این  حال، 

باکتریایی و قارچی و    ی زا ی ماریب  واملعمعرض    شدت دربه

تنش  مانند  همچنین  محیطی  شوری، های  گرما،  سرما، 

  ... و  به هستند  خشکی  توجهکه  قابل  کاهش  ی  طور  بر 

 Ghorbanzadeh et)گذارند  می   ریتأث  آنها   تولید جهانی

al., 2023)  .های دارای  های کدکننده پروتئینژن  خانواده

مؤلفه به  LysM موتیف از  یکی  در عنوان  اصلی  های 

شناسایی  مکانیسم  در  کلیدی  نقش  گیاهان،  دفاعی  های 

تنش  به  پاسخ  ذاتی،  ایمنی  و پاتوژن،  غیرزیستی  های 

 Hu et).  د نکنهای مفید ایفا می تعاملات همزیستی با قارچ 

al., 2021b; Roudaire et al., 2023)  وجود  ب ا 

های دارای  پروتئین  کدکننده  های ی ژنشناسایی گسترده

گونه  LysM موتیف گیاهی مختلف،  در  نظر میهای  -به 

یک مجموعه   درها  این ژنجامع    لیو تحل  هیتجزرسد که  

با    مطالعه  این  بر این اساس،  .اهمیت داشته باشدغلات    از

ژن  هدف توصیف  و  پروتئین  های شناسایی  های  کدکننده 

با استفاده  های اصلی غلات  در گونه LysM دارای موتیف

تحلیلاز   و  گرفتتجزیه  صورت  بیوانفورماتیکی  در   .های 

مطالعه،   و  این  پیشتحلیلتجزیه  جمله  از  بینی  هایی 

بررسی ساختار ژنی، استنتاج روابط  Cisعناصر تنظیمی    ،

شبکه  برهمتکاملی،  پروتئینهای  مورد پروتئین -کنش   ،

قرار نتا  مطالعه  گرفت.  پایهخواهد  پژوهش،  این  ای  یج 
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برای   زمینه   نده یآ  قاتیتحقنظری  نقش در  های ی 

ژن پروتئین  های عملکردی  موتیفکدکننده  دارای   های 

LysM  فراهم غلات  در  مقاومت  بهبود  و  نمو  رشد،  در 

 .خواهد ساخت

 هامواد و روش

ژن  خانواده  اعضای  کدکننده    هایشناسایی 

 ت غلاLysM   های دارای موتیفپروتئین

به  دادهمجموعه   مربوط    توالی  ،هاپروتئینتوالی  های 

DNA ژنومی   (gDNA)  توالی کدکننده   CDSناحیه   و 

 جو   ،(Avena sativa)غلات شامل؛ یولاف    های برای گونه

(Hordeum vulgare)،  برنج  (Oryza sativa)،  سورگوم  

(Sorghum bicolor)،   چاودار  (Secale cereale) ، 

ز  ا   (Zea mays)  ذرت   و   (Triticum aestivum)  گندم

داده  Ensembl Plantsی پایگاه 

 )https://plants.ensembl.org/index.html( 

مدل    پروفایل یک  شدند.  استخراج    اساس  مخفی  بر 

موتیف  (HMM)7ف مارکو به   با    (  LysMمربوط 

داده PF01476) ی شناسه  پایگاه   Pfam ی از 

) http://pfam.xfam.org/(د.استخراج گردیet (Finn  

al., 2014)  شناسایی ژنو  برای  -Genome)می  گسترده 

wide)   موتیف ی هانیپروتئ ابزارLysM  دارای   از   ، 

نرم  HMMساده    ی جستجو )نسخه  TBtools افزاردر 

 ( استفاده شد و نتایج حاصل با استفاده از ابزار1.098696

NCBI Conserved Domain Database (CDD) 

)https://www.ncbi.nlm.nih.gov/cdd(  تأیید   مورد

 
7 Hidden Markov Model (HMM) 

توالی گرفتند.  فاقد   قرار  که   ی شده ظتفاح  موتیفهایی 

LysM ها حذف شدند. برای کاهش آنالیزی  بودند، از ادامه

-E ی موارد مثبت کاذب و افزایش دقت شناسایی، آستانه 

value   با شد.    1e-20برابر  گرفته  نظر    از سپسدر 

  منظور به LysM های پروتئینی کاندید دارای موتیفتوالی

، با استفاده از  gDNA  و CDS های متناظراستخراج توالی

استفاده   TBtools افزاردر نرم ’Fasta Extract‘ الگوریتم

-XYLysMصورت  های شناسایی شده به شد. اسامی ژن

xx    گذاری نام  این  در  که  ترتیب  Yو    Xتعیین شد  به  ؛ 

و   گونه  و  جنس  اسم  اول  شناسایی    xyحرف  ژن  شماره 

مثال   برای  است.  شماره    TaLysMxyشده  ژن    8بیانگر 

 باشد. در گیاه گندم نان می

ویژگی  توصیف  اعضای  برای  فیزیکوشیمیایی  های 

پروتئینیخانواده مجموعهLysM  ی  از  ابزارهای ،  از  ای 

شد. استفاده   ExPASy ابزار از     بیوانفورماتیکی 

)https://web.expasy.org/protparam/ProtParam (  

محاسبه نقطه برای  ایزوالکتریکی  توالی، (pI)  ی  طول   ،

مولکولی   استفادپروتئینوزن  برای ها  همچنین،  شد.  ه 

پروتئینبینی  پیش  فعالیت  سرورهامحل  از   ، SignalP  

 4.0  نسخه

) 4.0/-http://www.cbs.dtu.dk/services/SignalP(

-تحلیل توپولوژی  موتیف تجزیه و  منظور  به .   استفاده شد

ابزار از  غشایی،   2.0نسخه   TMHMM های 

)http://www.cbs.dtu.dk/services/TMHMM/( 

 . شد  استفاده

https://plants.ensembl.org/index.html
http://pfam.xfam.org/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/cdd
https://web.expasy.org/protparam/
http://www.cbs.dtu.dk/services/SignalP-4.0/
http://www.cbs.dtu.dk/services/TMHMM/
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 های ژن پروموتر    ناحیه  سیعناصر س  لیو تحل  هیتجز

 LysM   های دارای موتیفکدکننده پروتئین

و  برای   تنظیمی  تجزیه  عناصر  ناحیهCisتحلیل  به    ی ، 

رونویسی  در   بازجفت  2000  طول آغاز  محل    بالادست 

(TSS)    به پروتئین  های ژنمربوط  دارای  کدکننده  های 

مطالعه    LysM    موتیف مورد  غلات  پایگاههمه   از 

Ensembl Plants   .شدند های توالیسپس  استخراج 

تنظیمی  به   هاژن  پروموترناحیه   عناصر  شناسایی  منظور 

Cis،  داده پایگاه  از  استفاده   PlantCARE   با 

http://bioinformatics.psb.ugent.be/webtools/pl(

)antcare/html/  ی برا .تحلیل قرار گرفتند  تجزیه و مورد 

های از قابلیت ها،   ترسیم این عناصر در ناحیه پروموتر ژن

 استفاده شد.  TBtools افزارنرم

های دارای کدکننده پروتئین  هایساختار ژن  بررسی

  LysM   موتیف

ژن-اگزون  دهی سازمانبررسی  منظور  به  های اینترون 

در ژنوم غلات LysM   های دارای موتیفکدکننده پروتئین

 ها نآ (CDS)  های ژنومی و کدکننده توالیمورد مطالعه،  

 Gene Structure  ساختار ژن شیسرور نمابا استفاده از 

Display Server (GSDS)  2.0سخه  ن 

) http://gsds.cbi.pku.edu.cn/(  و  مورد تحلیل تجزیه 

برای   گرفتند.  شدگی قرار  حفظ  میزان    موتیف  بررسی 

LysMبا استفاده از پایگاه داده، توالی    ی های پروتئینی 

Conserved Domain Database (CDD)   مورد

فایل  و  گرفتند  قرار  ساختاری   هایبررسی   موتیف    داده 

تحلیل بعدی برای  بیشتر  های  نهایت،    ایجاد  و  در  شدند. 

با استفاده از   LysM  موتیفنمایش گرافیکی ساختار ژن و  

 .ترسیم شد TBtools افزارنرم

کدکننده    هایحلیل روابط فیلوژنتیکی ژن جزیه و تت

 ت غلادر  LysM  های دارای موتیفپروتئین

مجموع پروتئینی  106  در  غلا  LysM توالی  مورد    تاز 

به  پروتئینی  16همراه  مطالعه،  گیاه LysM توالی   از 

و (Arabidopsis thaliana) آرابیدوپسیس استخراج 

شدند.  چندگانهمبرای    شناسایی   Multiple)ه  ردیفی 

Sequence Alignment)  کدکننده    های ژن  های توالی

موتیفپروتئین دارای  الگوریتمLysM    های   از 

MUSCLE  نرم اساس  MEGA 12 افزاردر  روش    بر 

درست با   (Maximum Likelihood) نماییحداکثر 

شد  Bootstrapتکرار    1000  ,.Kumar et al) انجام 

فرض باقی  پیش صورت  بهافزار  نرمسایر پارامترها    . (2024

 (iTOL) ارحاصل با استفاده از ابز  یماندند. درخت فیلوژن

)https://itol.embl.de/(  گردیداصلاح رسیم و ت. 

 تجزیه و تحلیل هم خطییابی کروموزومی و مکان 

پروتئین  های ژنموقعیت   موتیف  کدکننده  دارای  های 

LysM  روی کروموزوم گونه های  بر  مورد   های ژنوم  غلات 

نرمب مطالعه از  استفاده  (  2.019)نسخه   TBtools افزارا 

گردید بررسی به .  (Chen et al., 2020a)  تعیین  منظور 

مختلف غلات مورد   هابین گونه  ها درحفظ شدگی این ژن

توالیمطالعه با،  همراه  گونه  هفت  این  ژنومی   های 

نرم  آرابیدوپسیس از  استفاده  )نسخه   MCScanX افزاربا 

http://bioinformatics.psb.ugent.be/webtools/plantcare/html/
http://bioinformatics.psb.ugent.be/webtools/plantcare/html/
http://gsds.cbi.pku.edu.cn/
https://itol.embl.de/
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وهم (  2019 و  تراز  شدند   تجزیه   ی خطهم . سپس  تحلیل 

ستفاده  اا  ب مختلف غلات مورد مطالعه    هاگونه  نیها در بژن

 . مشخص گردید گرافیکیصورت به TBtoolsاز 

 نتایج و بحث

ژن  اعضای  پروتئین  هایشناسایی  های  کدکننده 

  LysMدارای موتیف  

های کدکننده پروتئین  ژن  106در این مطالعه، در مجموع  

موتیف    گونه   LysMدارای  هفت  شناسایی    غلاتاز    در 

ترتیب   (1)جدول    ندشد به  تعداد،  این  از  با  .    32یولاف 

ژن، برنج    14چاودار با    ،ژن  15جو با    ژن،  17ذرت با    ،ژن

ژن به ترتیب دارای    9با     نان   و گندم   8، سورگوم با  11با  

تعداد   کمترین  و  پروتئینژنبیشترین  کدکننده  های های 

موتیف   اجزای   LysM ی هاموتیفبودند.    LysMدارای 

ب  عوامل  به  گیاه  ایمنی  پاسخ سیستم  در    زا ی ماریضروری 

ژن  . (Hu et al., 2021a)هستند   تعداد  در   یهاتفاوت 

م  LysM  موتیف  دارای  غلات   یرا  ژنوم  اندازه  به  توان 

ژنوم آنها نسبت    بندی سرهم  ی هانسخه  نی مختلف و همچن

، به طوری که در مورد گندم هنوز ژنوم مرجع کاملی  داد

ژنوم از طرف دیگر  نیست.  های سه گانه گندم  دردسترس 

ژن هستند. دارای  یکسانی  تقریبا  در   LysMژن    .های 

 ,.A. thaliana  (Wan et al  از جمله  یاهی گونه گ  نیچند

2008)  ،O. sativa  (Zhu et al., 2017b)  ،

Brachypodium distachyon  (Tombuloglu et al., 

2019)  ،B. napus  (Abedi et al., 2021)  ،Citrus 

sinensis  (Li et al., 2021)  ،G. hirsutum   (Xu et 

al., 2017)  ،Malus domestica  (Zhou et al., 

2018)  ،Brassica juncea  (Yang et al., 2020)    و

Solanum tuberosum  (Nazarian-Firouzabadi et 

al., 2019)  قرار گرفته بررسی  قابل   .اندمورد  توجه  تفاوت 

دهد که  های گیاهی نشان می گونه   نی ها در بدر تعداد ژن

گونه بوده و    مختص  LysM  موتیفدارای    ی هاتوسعه ژن

ژنی تکرار  دلیل  به  افتاده   (duplication) عمدتاً  اتفاق 

ا.  (Zhang et al., 2023)  است بر  رابطه   چیه  ن،یعلاوه 

ژن  نیب  ی دار ی معن تعداد  و  غلات  ژنوم  دارای    ی ها اندازه 

اندازه   افتی  LysM  موتیف اگرچه  مثال،  عنوان  به  نشد. 

است،   O. sativaبرابر ژنوم    5/2  باًیتقر  S. bicolorژنوم  

گ  دو  هر  تعداد    اه یاما  ژن   یکسانی دارای  دارای    ی هااز 

 هستند.  LysM موتیف
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 ژن ها استفاده شده است. یدر نامگذار یدر غلات. حرف اول جنس و گونه نام علم LysM فیموت یدارا  ی. فهرست ژن ها1 جدول

Table 1. List of LysM-containing genes in cereal crops, with gene names prefixed by the initials of their respective genus and species. 

 Name نام Gene ID شماره دسترسی  Name نام Gene ID دسترسی شماره   Name  نام Gene ID شماره دسترسی 

AVESA.00001b.r3.4Cg0000874 AsLysM 1 HORVU.MOREX.r3.4HG0417740 HvLysM 5 SECCE3Rv1G0199300 ScLysM 7 

AVESA.00001b.r3.1Ag0000585 AsLysM 2 HORVU.MOREX.r3.5HG0485860 HvLysM 6 SECCE3Rv1G0187730 ScLysM 8 

AVESA.00001b.r3.1Cg0000119 AsLysM 3 HORVU.MOREX.r3.5HG0502740 HvLysM 7 SECCE4Rv1G0254310 ScLysM 9 

AVESA.00001b.r3.1Cg0001175 AsLysM 4 HORVU.MOREX.r3.6HG0538650 HvLysM 8 SECCE1Rv1G0025800 ScLysM 10 

AVESA.00001b.r3.1Dg0000552 AsLysM 5 HORVU.MOREX.r3.6HG0538670 HvLysM 9 SECCE4Rv1G0217420 ScLysM 11 

AVESA.00001b.r3.1Dg0003441 AsLysM 6 HORVU.MOREX.r3.6HG0574360 HvLysM 10 SECCE5Rv1G0346570 ScLysM 12 

AVESA.00001b.r3.1Dg0003613 AsLysM 7 HORVU.MOREX.r3.6HG0574410 HvLysM 11 SECCE6Rv1G0388480 ScLysM 13 

AVESA.00001b.r3.2Dg0001145 AsLysM 8 HORVU.MOREX.r3.6HG0604320 HvLysM 12 SECCE6Rv1G0446410 ScLysM 14 

AVESA.00001b.r3.3Ag0000420 AsLysM 9 HORVU.MOREX.r3.6HG0619000 HvLysM 13 TraesCS3A02G276600 TaLysM 1 

AVESA.00001b.r3.3Ag0002191 AsLysM 10 HORVU.MOREX.r3.7HG0663400 HvLysM 14 TraesCS3B02G310800 TaLysM 2 

AVESA.00001b.r3.3Cg0002441 AsLysM 11 HORVU.MOREX.r3.7HG0749800 HvLysM 15 TraesCS3D02G276800 TaLysM 3 

AVESA.00001b.r3.4Ag0001228 AsLysM 12 Os10g0485500 OsLysM 1 TraesCS4B02G387000 TaLysM 4 

AVESA.00001b.r3.4Ag0002462 AsLysM 13 Os01g0546000 OsLysM 2 TraesCS5A02G551300 TaLysM 5 

AVESA.00001b.r3.4Ag0002656 AsLysM 14 Os02g0769200 OsLysM 3 TraesCS7A02G560400 TaLysM 6 

AVESA.00001b.r3.4Cg0001057 AsLysM 15 Os03g0699600 OsLysM 4 TraesCS7B02G486800 TaLysM 7 

AVESA.00001b.r3.4Cg0003634 AsLysM 16 Os06g0208800 OsLysM 5 TraesCS7D02G549400 TaLysM 8 

AVESA.00001b.r3.5Ag0000178 AsLysM 17 Os06g0625200 OsLysM 6 TraesCSU02G126200 TaLysM 9 

AVESA.00001b.r3.5Ag0002639 AsLysM 18 Os06g0729900 OsLysM 7 Zm00001d013983 ZmLysM 1 
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AVESA.00001b.r3.5Ag0003154 AsLysM 19 Os09g0452200 OsLysM 8 Zm00001d015884 ZmLysM 2 

AVESA.00001b.r3.5Cg0000177 AsLysM 20 Os09g0548200 OsLysM 9 Zm00001d018201 ZmLysM 3 

AVESA.00001b.r3.5Cg0001296 AsLysM 21 Os11g0548600 OsLysM 10 Zm00001d020691 ZmLysM 4 

AVESA.00001b.r3.5Cg0002725 AsLysM 22 Os11g0557500 OsLysM 11 Zm00001d021447 ZmLysM 5 

AVESA.00001b.r3.5Cg0002923 AsLysM 23 Sobic.001G126100 SbLysM 1 Zm00001d027325 ZmLysM 6 

AVESA.00001b.r3.5Dg0002651 AsLysM 24 Sobic.001G214200 SbLysM 2 Zm00001d027533 ZmLysM 7 

AVESA.00001b.r3.5Dg0002778 AsLysM 25 Sobic.001G536100 SbLysM 3 Zm00001d032656 ZmLysM 8 

AVESA.00001b.r3.6Ag0000257 AsLysM 26 Sobic.002G222500 SbLysM 4 Zm00001d033621 ZmLysM 9 

AVESA.00001b.r3.6Ag0001180 AsLysM 27 Sobic.002G286700 SbLysM 5 Zm00001d036338 ZmLysM 10 

AVESA.00001b.r3.6Cg0003177 AsLysM 28 Sobic.004G076100 SbLysM 6 Zm00001d037151 ZmLysM 11 

AVESA.00001b.r3.6Dg0000863 AsLysM 29 Sobic.004G311600 SbLysM 7 Zm00001d043467 ZmLysM 12 

AVESA.00001b.r3.7Ag0001053 AsLysM 30 Sobic.010G079100 SbLysM 8 Zm00001d043516 ZmLysM 13 

AVESA.00001b.r3.7Dg0000077 AsLysM 31 SECCE6Rv1G0388400 ScLysM 1 Zm00001d045832 ZmLysM 14 

AVESA.00001b.r3.Ung0000231 AsLysM 32 SECCE5Rv1G0330570 ScLysM 2 Zm00001d048521 ZmLysM 15 

HORVU.MOREX.r3.1HG0044770 HvLysM 1 SECCE5Rv1G0367960 ScLysM 3 Zm00001d053120 ZmLysM 16 

HORVU.MOREX.r3.3HG0287750 HvLysM 2 SECCE6Rv1G0412060 ScLysM 4 Zm00001d053695 ZmLysM 17 

HORVU.MOREX.r3.4HG0335820 HvLysM 3 SECCE5Rv1G0375240 ScLysM 5 
  

HORVU.MOREX.r3.4HG0409440 HvLysM 4 SECCE6Rv1G0402670 ScLysM 6 
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شده  های ژن،  یولاف  گیاه  در با  را    ییدهایپپت ،  شناسایی 

مجموع کد    نهی آم  د یاس  686تا    147  طول در  که  کردند 

 لیرا تشکیولاف    ژنوم  درصد از  0724/0   ها حدوداین ژن

تا    874/15ی  وزن مولکولی این پپتیدها در بازه   .دهندی م

الکتریک. نقطه  کیلو دالتون قرار دارد  73/72  (pI)  ایزو 

کدکننده    های . اغلب ژن بودمتغیر    79/9تا    61/4ها از  آن

موتیف   پروتئین دارای  یولاف    LysMهای  دارای  گیاه 

نشانه در    (Signal peptide)  پپتید  بیشتر  و  هستند 

می   های غشا دیده  جو،  .  شوندپلاسمایی  گیاه   هایژندر 

پروتئین موتیف   کدکننده  دارای   LysMهای 

را کد   نهی آم   دیاس  736تا    241  نی با طول ب  ییهان یپروتئ

  درصد از  0961/0  در مجموع چیزی در حدود  و  کنند ی م

گیاه  ژنوم تشک  این  مولکول  .دهندیم  لیرا  این   یوزن 

جو   پروتئین گیاه  در    لویک  157/78تا    844/26از  ها 

تا    35/5  ن یب آنها     pIر  یمقاد  همچنین .  است  ریدالتون متغ

بود  6/9 جو  .  متغییر  گیاه  غشاژن  نیادر  در  عمدتاً    ی ها 

از آنها    ی و تعداد محدود  داشتند پلاسما و کلروپلاست قرار  

پراکس ،  برنج   در.  اندشده   ییشناسا  توزولیس  ایزوم    یدر 

متغیر بود و  اسید آمینه    684تا    248از    ها  پروتئین طول  

  0431/0. ژن شناسایی شدند که در حدود  11مجموع  در  

وزن مولکولی    .دهندرا تشکیل میاین گیاه  از ژنوم    درصد

این  هاپروتئین  از  حاصل  تا    851/25بین    ژن  11ی 

دالتون  598/70 نقطه  کیلو  بود. همچنین  این pI    متغیر 

های  پروتئین. بیشتر  بودمتغیر    95/8تا    44/4  ها ازپروتئین

شده دارند.  شناسایی  فعالیت  سلول  غشا  گیاه    در   ژنوم 

پروتئین  ژن   8 سورگوم موتیف  کدکننده  دارای  های 

LysM  از آنها  طول  که  آمینه    679تا    252  بود  اسید 

از ژنوم   درصد  0513/0در حدود     ها. این ژنمتفاوت بود

گیاه   می این  تشکیل  مولکولی  .  دهندرا  های پروتئینوزن 

دامنه   در  دالتون    109/71تا    328/27حاصل     pIبا  کیلو 

فعالیت این پروتئین  . محل  قرار داشت  18/9تا    57/4  بین 

بود.   سلولی  غشاهای  در  چاودار  دربیشتر   ژن 14،  گیاه 

شد پروتئین   ندشناسایی  طول  که  با    715تا    241هایی 

می  کد  را  آمینه  ژن  کننداسید  این  مجموع  در  در  و  ها 

ژنوم درصد    0513/0حدود   می   از  اشغال  وزن   کنند.را 

پروتئین  مولکولی در محدودهاین    804/76تا    650/26  ها 

دالتون   . محل بودمتغیر    87/9تا    51/4  حدود   pI  باکیلو 

پروتئین این  بیشتر  بود. فعالیت  سلولی  غشاهای  در  در   ها 

تعداد   کمترین  گندم  مطالعه  مورد  غلات   هایژنبین 

پروتئینکدکن  موتیف   نده  دارای  داشت.   LysMهای  را 

اسید    672تا    324  ژن در دامنه  9های این  پروتئین  طول

وآمینه   داشت  مولکولی    قرار    تا   975/34بین    آنهاوزن 

دالتون  014/72 بود  کیلو  شاخص    متغیر  این     pIو 

-پروتئین  در گیاه ذرت  بود.  02/9تا    77/5بین   هاپروتئین

وزن   داشتند واسید آمینه    723تا    233  حدودی در  طول  ها

 بود و   کیلو دالتون  735/75تا    756/23ها بین  مولکولی آن

. محل قرار داشت  72/9تا    45/4ی  در بازه  آنها     pIشاخص

بیان   ذرت هاژناین  اصلی  گیاه  غشا در  سلولی  در  های 

 تعیین شد. 

 تدر غلا LysM دارای  های تحلیل فیلوژنتیکی پروتئین 
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اس توالبا  از  دارای  نی پروتئ  106ی  تفاده  شده    شناسایی 

LysM    و غلات  مدلهاارتولوگدر  گیاه  در  آنها    ی 

Arabidopsis thaliana  ،ف  کی ساخته    یلوژنیدرخت 

)شکل   پروتئ1شد  موتیف  ی هانی(.    در   LysM  دارای 

همانطور   یی با اعتبار بالا تشکیل دادند.غلات با هم کلادها

 ی درخت به سه کلاد اصل  شود،ی مشاهده م   1که از شکل  

-مشاهده می  1. همانطوری که از شکل  شده است  میتقس

این   بین  مشخصی  و  دقیق  بندی  دسته  هیچ  شود، 

گونهپروتئین قرابت  نظر  از  نمیها  مشاهد  د  شوهای غلات 

 (. 1)شکل 

 

 

الگور  غلات  در   LysM  فیموت  یدارا  یهانیپروتئ  یلوژنیف  درخت  می ترس.  1  شکل از  استفاده  حداکثر    تم یبا 

و  Maximum Likelihood)  یینمادرست تکرار -لوریت-جونز نهیآم  یدهایاس  ین یگزیجا  مدل(  درصد  تورنتون. 

  ۵۰۰(Bootstrap)قرار گرفتند  با بوت استرپ    کسان ی   یهامرتبط در خوشه  یهاها تاکسون که در آن   ییهادرخت

 ها نشان داده شده است.   در کنار شاخه 

Figure 1. Phylogenetic tree of the LysM motif-containing proteins in cereal, using the Maximum 

Likelihood method based on the Jones-Taylor-Thornton model for amino acid substitution. 

Bootstrap values (500 replicates), indicating the frequency with which related taxa grouped 

within the same clusters, are displayed alongside the branches. 
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  ک ی درون    ی هاکه ژن   دهندی از مطالعات نشان م  ی اریبس

داشته   یمشابه  ی ممکن است عملکردها  ی کیلوژنت یگروه ف

  ی بندخوشه.  (Hamid et al., 2024a)باشند  

غلات از    LysMدارای  ی  هان یپروتئ  ی شده مشاهده 

حفظ شدگی در  از    ییبالا   ی درجه  ی دهنده مختلف، نشان 

نقش مشترک   ی دهنده که نشان  جریان تکامل غلات است

ژن همز  یمنی ا  درها  این  می  یست یو  ا  .باشدغلات    ن یبا 

 .Aاز    LysM  ی هااز ژن  یجداگانه برخ  ی بندحال، گروه 

thaliana  یکه آنها ممکن است عملکردها   دهدی نشان م  

  ن یب  ی عملکرد  ییواگرا  لی احتمالًا به دل  یمتفاوت  یمولکول

 . داشته باشند  ی او دو لپه ی ا لپهتک ی هاگونه 

های دارای موتیف  کدکننده پروتئین  هایژن   ساختار 

LysM 

برای ارتباط بین درخت فیلوژنی و ساختار ژن   2شکل   ها 

پروتئین  های ژن موتیف   کدکننده  دارای   LysMهای 

می  غلات نشان  میرا  مشاهد  که  همانطور  شود،  دهد. 

غلات  پروتئین در  مجزا  ها  کلاد  پنج  شدهبه    اندتقسیم 

پروتئین(.  2A)شکل   حال،  این  غلات با  به  مربوط  های 

مختلف به صورت پراکنده در کلاد های مختلف قرار دارند.  

پروموتر   ناحیه  پروتئین  هایژنبررسی  های کدکننده 

موتیف   ژن  LysMدارای  این  پروموتر  که  داد  ها  نشان 

( B2های حفظ شده متعددی هستند )شکل  دارای موتیف

اسخ ها و پهورمونی، سازگاری با تنشسطح  در تنظیم    که

پاسخ .  دن باشمی فعال  محیط  شرایط  به   به  عناصر  دهنده 

آبسزیک پروموترها (ABA) اسید  اکثر  شده  در  اند توزیع 

نقش آن از  پاسخکه حاکی  با  های تنش  به  ها در   مرتبط 

به کیزیآبس   دیاس تنش  ،  و  خشکسالی  شرایط  در  ویژه 

است توجهی  .اسمزی  قابل  ژن  بخش   LysM های از 

به متیل جاسموناتعناصر پاسخ همچنین دارای    (دهنده 

این   بودند که    CGTCA) و TGACG های شامل موتیف 

خود بالقوه دهنده نشان  موضوع  نقش  ژن  ی ی  در این  ها 

تنظیم سم یمکان  دفاعی  اسید  های  جاسمونیک  توسط  شده 

پاسخ  .است سالیسیلیکعناصر  اسید  به  نیز   (SA) دهنده 

افت شدند که نقش  ی LysM های ای از ژندر زیرمجموعه

ژن سیگنالاین  مسیرهای  در  را  ها  دفاعی    اثبات دهی 

ژن  .کندمی  پاسخ  LysM چندین  عناصر  به  دارای  دهنده 

بودند که ممکن است به فعال  سازی سریع رونویسی زخم 

های مکان  علاوه بر این،    .پس از آسیب بافتی کمک کنند

ز طور مکرر مشاهده شدند که بخشی انیز به  MYB اتصال

ی نقش  دهنده ها با القای خشکی مرتبط بودندکه نشانآن

تنش آن با  سازگاری  در  اس ها  غیرزیستی  )شکل  ت  های 

B2).  
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عناصر    یلوژنیفارتباط  ،  Bو    A.  2  شکل ساختار  باز(    2۰۰۰)   پروموتر  هیناح  Cisبا  های  جفت  رنگ  با  عناصری 

که   پروموتر هستند  ناحیه  در  های  توالی  بیانگر  بیرونی هستندمختلف،  های  محرک  تاثیر  بین (  B  تحت  ارتباط 

 . UTRsو سازماندهی نواحی اگزون، اینترون و   LysMهایکدکننده پروتئین های دارا موتیف روابط فیلوژنتیکی ژن 

Figure 2. A) Relationship between Cis-element of the promoter of LysM-containing genes from 

upstream 2000 bp sequence to the transcription start site. The element with the different color 

codes represents motifs associated with hormonal and stress stimuli. B) Phylogenetic 

relationship, exon-intron and UTRs organizations of LysM-containing genes.  
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برا  ینواح  یبررس ژن  ی پروموتر  عملکرد  دارای     ی هادرک 

 Liu et)مهم است    اریغلات بس  اهانیدر گ  LysMموتیف  

al., 2022)   .م نظر  در   LysMدارای    ی هاژن  رسدی به 

باشندنقش    یمتنوع  یکیولوژیب  ی ندهایفرآ با    داشته  که 

حضور عناصر تنظیمی مرتبط با پاسخ به تنش، فرایندهای 

سیگنال  فیتوهورمون رشدی،  و  نوری  مشخص دهی  ها 

عناصری می  پروموترها،  تحلیل  در  ، ARE  مثل   گردد. 

DREموت ، GC  ،LTR  ،MBS  ،MYB  ،MYC  فی، 

STRE  ،AP1  ،S-box  ،W box  موتیف  ،WUN    و

WRE3  عنا جمله  تجز  Cisصر  از  هنگام  که  و    هیبودند 

در برابر    اه یشدند و با مقاومت گ  مشخصپروموترها    لیتحل

هستند. مطالعات مرتبط    یستیرزیو غ  یست یز  ی هامحرک

می کهنشان    CGTCAو    TGACG  ی هاف یموت  دهند 

ژن با  مت پاسخ   ی هااغلب  به  مرتبط    ل یدهنده  جاسمونات 

پ.  (Xu and Timko, 2004)  هستند را   ی ریجاسمونات 

به  و    کندی م  م یتنظ تنش پاسخ  و    یستی ز  ی زاعوامل 

می   یستیرزیغ کنترل  را   ,.Wang et al) .   کندمتعدد 

مانن(2021 تنظیمی  عناصر  آن،  بر  ،  ABREد  علاوه 

ABRE3a   و ABRE4    به    ای گستردهطور  به پاسخ  در 

آبسزیک می (ABA) اسید  افزایش فعال  موجب  و  شوند 

 Chanwala et) گردندبه خشکی و شوری میتحمل گیاه  

al., 2025)   .موتیف نظیرکشف   WUNو   MBSI هایی 

ها در تنظیم پاسخ به زخم  بر نقش آن در برخی از غلات،  

همچنین،  .  (Hamid et al., 2024b)   داردتأکید  

 AuxRR   و هسته   GARE   ،AuxREهایی نظیر موتیف

سیگنال ب مسیرهای  دا  اکسین  و  جیبرلین  ارتباط دهی  ر 

ها در کنترل رشد  ی نقش بالقوه آندهنده هستند که نشان 

 . (Liu et al., 2024) باشدو پاسخ به تنش می 

، وجود   Cisتحلیل عناصر تنظیمیو    هیطور خاص، تجزبه

جعبه   مانند  غلات  خاص   .Hدر    CCAATعناصر 

vulgare (HvLysM15)  عنصر  .Sدر    MSA  همشاب، 

bicolor (Sb LysM10)    و عنصرRY    درS. cereale 

(ScLysM1)  یندهایرا نشان داد که ممکن است در فرآ 

 Kaur et)نقش داشته باشند    اهانیمختلف در گ  یمیتنظ

al., 2017) ع ا.  بر  عنصر    ن،یلاوه   .Sدر    MREکشف 

bicolor (Sb LysM3)    جعبه  Z. maysدر    TGAو 

(Zm LysM6)  در    بیها به ترت که این ژن  دهدی نشان م

دخ اکسین  و  نور  به  وابسته   هستند   ل یمسیرهای 

(Berendzen et al., 2012)   .کشف عناصر Cis  مرتبط

سیگنال  مسیرهای  اکسABA   دهیبا    ل یمت   ن،ی ، 

ج  و  م   نی برلیجاسمونات  ژن  دهدینشان  دارای     ی ها که 

های گیاهان غلات به ممکن است در پاسخ   LysMموتیف  

تنش  کنندانواع  ایفا  اساسی  نقش  رشدی  فرایندهای  و    ها 

(Singh et al., 2021)  . 

تحل  هیتجز ( C2)شکل    LysM  ی هاژن  ی ساختار  لیو 

توجه قابل  سازمانده  یتنوع  در  آنها   نترونیا-اگزون  یرا 

پ که  داد  م  ی تکامل   یدگیچی نشان  برجسته  را  .  کندی آنها 

اگزون بتعداد  ژناعضا  نیها  خانواده ی  این  متفاوت    های 

را نشان    یاها ساختار فشرده از ژن   یکه برخ  ی بود، به طور

حال  دادند برخ  ی در  ا  گرید  یکه  مناطق    ینترونیدارای 

ا  ی اگسترده ساختار  نیبودند.  م  ی تنوع  که   دهدی نشان 
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افزا  نترونیا-اگزون  ییجابجا در   ای  شی و  اگزون  کاهش 

عملکرد است.    LysM  ی هاژن  ی تخصص  داشته  نقش 

  ی کیلوژنت یگروه ف  کیدرون    ی هاجالب توجه است که ژن

  یتر شده حفاظت   نترونیا-اگزون  ی به داشتن الگوها  لیتما

تکامل  شتنددا ارتباط  بر  عملکرد  ی که  شباهت  آنها   ی و 

از    ییدرجه بالا   نی ساختار ژ  لیو تحل  هیتجز.  کندی م  دیتأک

 ژه یبه و  ها،رخانوادهیز  بین  اگزون را در   نترونیحفاظت از ا

م نشان  اگزون،  طول  ادهدی در  بر  علاوه    9حدود    ن،ی. 

موتیف    های ژن  از  درصد ا  LysMدارای    نترون یفاقد 

رونو پاسخ  کردن  فعال  با  است  ممکن  که   ی سیهستند 

محرک  عیسر   اهم فر  یق یتطب   تیمز  کی   ،ی طیمح  ی هابه 

موت.  (Levin et al., 2017)کند   در   ی هافیتنوع 

اگزون    نترونیمختلف ا  ی هاساختار شده مرتبط با  حفاظت 

نشان تغاحتمالًا  که    راتییدهنده  است  گونه  خاص 

توانا  پاتوژن  صیتشخ افزا  یمنی ا  یدهگنال یس  ییو    ش ی را 

چندهدی م عملکرد   ی ساختار  ی ریپذانعطاف  ن ی.   یو 

غلات کمک کند   یدفاع  ی هاسم یبه پایداری مکان  تواندی م

پاسخ دق به تهد  یق یو  ممکن را  مختلف    زای ماریب  داتیرا 

 . (Chen et al., 2020b)سازد 

هم مکان  تحلیل  و  کروموزومی  های ژن   ی خطیابی 

  LysM دارای

مکان  تحلیل  اساس  ژنبر  کروموزومی،   LysM های یابی 

های اصلی نامنظم و ناهمسان در سراسر ژنوم گونه طور  به

شده توزیع  نشان غلات  که  تنوع  دهنده اند،  و  گسترش  ی 

گونه  استاختصاصی  ژنومی  .  ای  جایگاه  در  تفاوت  این 

هایی ی تأثیر عوامل تکاملی مختلف و مکانیزم دهنده نشان

 مانند گسترش، انقباض و سازگاری عملکردی خانواده ژنی

LysM    تبا استدر  گیاهی  متفاوت  ، یولاف در   .رهای 

  اند شدههای مختلف پراکنده  در کروموزوم  LysM   های ژن

نواحی خاص خوشه برخی  این ژنو  از  را تشکیل  هایی  ها 

می داده که  نشان اند  شدگیی  دهندهتواند    های مضاعف 

الگوی   باشد.  (Tandem duplication) سرهمپشت

در برنج  مشابهی  که  ژنوم  شد  را   مشاهده  ژنی  پراکندگی 

می  می منعکس  و  نقش  کند  شدگیتواند    های مضاعف 

در  (Segmental duplication) ای قطعه   را 

 های ، ژنگندم نانیافتگی ژنومی مطرح کند. در   سازمان 

LysM   در مناطق مختلف کروموزومی توزیع شده بودند و

آن از  خوشهبرخی  تشک  یاکممتر  ی هاها  که دادند    لیرا 

ژن موضعی  تکثیرهای  می احتمال  مطرح  را  در    .کندها 

در    سورگوممقابل،  ژن  گیاه   LysM های توزیع 

می یکنواخت موضوع  این  و  بود  نشانتر  ی  دهنده تواند 

کروموزومی   توسط  ظت حفاساختار  احتمالًا  شده 

شده    یانتخاب  یتکامل  ی هاتیمحدود گیاه  حفظ  در  باشد. 

 LysMی دارای موتیف   ها کدکننده پروتئین  های ژنجو،  

ناهمگن توزیعی  را الگوی  برخی    دهند،مینشان    ی 

،  هستند LysM های ژن  ی ازها دارای تراکم بالایکروموزوم

ها فقط چند نسخه پراکنده از در حالی که سایر کروموزوم

ژن داشتند این  را  ذرت،   در  .ها  کدکننده    هایژنگیاه 

موتیف  پروتئین دارای  در    LysMهای  همه تقریبا 

شده پراکنده  های  چاودار  دراند.  گروموزوم   هایژن  گیاه 

پروتئین موتیف  کدکننده  دارای  تنها   ی هاژن  LysMهای 
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قرار دارند و بقیه کروموزوم    R3و   R1های  روی کروموزوم

   ها هستند.ها فاقد این ژن

های دارای موتیف ی پروتئینخطهم  لی و تحل  هیتجز

LysM 

در    LysM  ی هاژن  یتکامل  ی رهایمس  شتریب  یبررس  ی برا

مطالعه  ی هاگونه  مورد  تحل  هیتجز  ،غلات    یخطهم  لیو 

س روابط  شد.    یهاژن  ن یب  (syntenic)  کینتن یانجام 

LysM    ی اگونه مرجع دو لپه  غلات مورد مطالعه ودر  A. 

thaliana    می(  3)شکل مطالعه  جینتاشود.  دیده    ،این 

شان داد که را ن  ی شده متعددحفاظت   یخطهم  ی هابلوک

در   هااین پروتئین  ی قو  یتکامل سطح حفظ شدگی    بیانگر

ا است.  شدگی   ی دادهایرو  مطالعه  نی غلات    مضاعف 

به و  ی اقطعه را  در    ژهیگسترده،  نان، یولاف و ذرت  گندم 

   .دهدیشان م به خوبی ن

 

 

ی یک کروموزوم است.  دهندههر نوار رنگی نشان  .LysM   های دارای موتیفژن مضاعف شدگی  توزیع و  .  3شکل  

 Arabidopsis thaliana اند. ژنوم  گذاری شدههای غلات برچسبها روی کروموزومها بر اساس موقعیت آن نام ژن 

 .سایتی با ژنوم غلات مورد استفاده قرار گرفته استخطی و همی همبرای مقایسه 

Figure 3. Distribution and gene duplications of LysM-containing genes. Each colored bar 

represents a chromosome as indicated. Gene names are labeled on the basis of their positions on 

the cereal’s chromosomes. A. thaliana genome has been used to compare synteny and 

collinearity with those of cereals. 
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طور ژن به   دهند که مضاعف شدگیاین داده ها نشان می

توجه گسترش    یقابل  ا  LysM  یژنخانواده  در   ن یدر 

است  گونه  توجه  قابل  است.  داشته  نقش  نان ها  گندم    که 

ژن  نیشتریب جفت  که   یخطهم  های تعداد  داد  نشان  را 

گسترده   یهاییو بازآرا  ی د یپلوئی پل  تیکننده ماهمنعکس 

گیاه جو، چاودار   نیب  کینتن ی است. روابط س  این گیاهژنوم  

نان   گندم  دهنده  و    ن یب  ی قو  یتکامل  وندیپ  کینشان 

آن  Triticeae  ی اعضا مشترک  نیای  بیانگر  که    ها است 

مقابل،  ا در  تعداد  ست.  سورگوم  و  برنج  گیاه  دو  جفت در 

داشتند که    ی کمتر  یخطهم   LysM  های دارای موتیفژن

واگرانشان  احتمالا   ها ی الپهدر تک  شتریب  یژنوم  ییدهنده 

غلات و   ن یب   یخطهم   لی و تحل  هیتجز  ن،ی. علاوه بر استا

آرابیدوپسیس نشان    ی کمتر  ک ینتنیس   ی دهاونیپ   گیاه  را 

 ها ی الپهتک  نیقابل توجه ب  یفاصله تکامل  لیداد که به دل

 قابل انتظار است.  های او دولپه

پروتئبرهم  یهاشبکه  ( PPI)  ن یپروتئ-نیکنش 

 LysM فیدارای موت یهانیپروتئ

برهم  ( PPI)  ن یپروتئ-نیپروتئ  ی هاکنش مطالعه 

پروتئ  ی ارزشمند  ی هادیدگاه عملکرد  مورد  و   هانیدر 

مس در  آنها  م  یکیولوژیب   ی رهایدخالت  ارائه   دهد ی خاص 

(Peng et al., 2017)  . نقش  به شدن  روشن  منظور 

،  مورد مطالعه  لاتغدر    LysMف  های دارای موتیپروتئین 

 و ارتباطات عملکردیشد  بینی  پیش   هاآن  های کنشبرهم

و    آنها تجزیه  شکل  گرفتقرار  تحلیل  مورد  شبکه    5. 

پروتئین بینی پیش   های کنشبرهم را  LysM های شده 

جمله   از  غلات  گونه  چندین  ،  برنج،  جو،  یولافبرای 

مذرت  و    گندم ،  چاودار،  سورگوم همانطوری .  دهدی نشان 

می مشاهده    ن یب  ی اهگسترد   ی هاکنشبرهم  شود،که 

مولکول   LysMدارای    ی هان یپروتئ سیگنال    ی هاو 

ودهنده  به  مهم،  پاسخ   ژهیی  تنش   در  وجود به  زنده  های 

ادارد بر   Zmو    Zm LysM14  های پروتئین   ن،ی . علاوه 

LysM16    باZm LYM3  ، یبرا   ی دی کل   رندهیگ  کی  

  یهاسم یدر مکان   که  هستند  نیت یکمولکول  از    یناش  یمنیا

ا  یدفاع دارند.  نقش  همچن  نیپاتوژن  برهم    نی شبکه 

سا  ییهاکنش  با  با    ی هان ی پروتئ  ریرا   مسیرهایمرتبط 

گیاهانمنیا ذاتی  جمله   ،ی  ،  RLP23  های پروتئین  از 

ERR    وF3C22_190    مرا بالقوه    دهدی نشان  نقش  که 

پاسخ   LysMدارای    ی هان یپروتئ در    اهیگ  یدفاع  ی هارا 

 (. 4)شکل   کندی برجسته م
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و     Arabidopsisهای  ژن نام    .LysMموتیف    های دارایپروتئین پروتئین برای  -پروتئینارتباط  شبکه  .  4شکل  

ی تعاملات ضعیف و دهندهاند. خطوط نازک و ضخیم به ترتیب نشان در تصویر نشان داده شدهمورد مطالعه    غلات

 .ها هستندقوی میان پروتئین 

Figure 4. Protein-Protein Interaction network of specific LysM-containing proteins. 

Arabidopsis and cereals genes are shown. Cereals genes name are shown in the picture. The 

thin and thick lines represent the high and the weak interactions. 

 

  ت اطلاعا  ،یخانواده ژن  کی در    هانیکنش پروتئشبکه برهم 

ب  ی ارزشمند روابط  مورد  ارائه    ی اعضا  نیدر  خانواده  آن 

از   ج ینتا.  (Miryala et al., 2018)  دهدی م قسمت  این 

پروتئ  مطالعه هشت  که  داد  با    HvLysM  نینشان 

AtLYK1  همراه کینازی  گیرنده   کی   به  شبه   LysMی 

گ مهم  Arabidopsis thaliana  اهیدر  نقش  در   یکه 

پاسخ   نی ت یک   شناسایی دارد،    یقارچ   آلودگی  به  و 

  رعلاوه ب.  (Roudaire et al., 2023)  اندشده   ی بندخوشه

  پروتئین  با  HvLysM  نیمشخص شد که چهار پروتئ  ن،یا

AtLYK4  و   یدفاع  یدهگنال یهستند که در س  ارتولوگ

گیاه     ی هاپاسخ  در    Arabidopsis thalianaدر  دفاعی 

دار ا  .(Wan et al., 2012)د  ننقش  بر  هشت    ن،یعلاوه 

نام    ی ضرور  ناز یک   رندهیگ   کی  با  HvLysM  نیپروتئ به 

AtCERK1    که دارند  کنش  به    ی برابرهم  مربوط  پاسخ 

  دهند کهنقش دارند. مطالعات نشان می  ن، یت یک   اتصال به

AtLYM2 پاتوژن برابر  در  دفاع  و  کالوز  رسوب   یهادر 

یکی از اجزای     AtNFR1 کهنقش دارد، در حالی  یقارچ

باشد.  ها میزایی در لگومهکدهی گرکلیدی مسیر سیگنال 

 HvLysM  ی هان یپروتئو دوگانه  نقش بالقوه  این موضوع  

دفاع تعامل  دو  هر  همز  یدر  می  یستیو  نشان    دهدرا 

(Nakagawa et al., 2014).  در برنج، ژن OsCERK1 

را   ن یت یاز ک  یناش   یمنیا  ی هاپاسخ   AtCERK1  وگارتول



 20 در غلات  LysM فیموت  ی دارا یژن ی هاخانواده ی و ساختار ی تکامل ،یجامع ژنوم لیتحل
 

دارد عهده  حال  ،بر  ژن  یدر   و OsLYP4 های که 

OsLYP6 گیرنده به تنظیم  عنوان  کیتین،  های 

 ;Ao et al., 2014) دهی دفاعی را بر عهده دارندسیگنال 

Hu et al., 2021a) . نیپروتئ  نیچند  HvLysM  با    زین

AtLYM3  داد  ی همولوژ تشخاهنشان  در  که   ص یند 

ایفا  نقش    یمنیا  دهی  گنالیو س  ییایباکتر  کانیدوگلیپپت 

-این موضوع وقتی برجسته می  . (Gust, 2015)  کنند می

که   درشود  گیرنده  AtCERK1 جهش  همراهو   های 

LysM مقاومت کاهش  به  پاتوژن  منجر  به   هایگیاه 

 .شودقارچی می 

 گیری نتیجه 

تجز مطالعه، یک  از   هیاین  ژنوم  در سطح  جامع  تحلیل  و 

را در میان هفت گونه اصلی   LysM های دارای  موتیفژن

می ارائه  غلات  بینش از  و  مورد  دهد  در  ارزشمندی  های 

نقش ارتباطات   و  ساختاری  تنوع  عملکردی  تکاملی،  های 

های و تحلیل  ه یبا ادغام تجز  .دهدیها ارائه مبالقوه این ژن

مو ساختار   مطالعه  سینتنی و    ها تیففیلوژنتیکی،  این   ،

به  ژن  موفق  پروتئین  های شناسایی  دارای  کدکننده  های 

به   شد  LysM  موتیف میکه  و نظر  گیاه  ایمنی  در  رسد 

نقش   همزیستی  باشندتعاملات  شناسایی    .داشته  با 

خانواده موت  های سیستماتیک  دارای  در  LysM یف  ژنی 

پایه  بر  غلات، این پژوهش یک منبع ژنومی  ای پیشبرد را 

گیاه تعاملات  در  می -تحقیقات  ارائه  دهد. میکروارگانیسم 

 بهنژادی سنتی و مولکولیهای  ها در برنامهادغام این یافته

منجر به  تواند  ، می هااز این ژن  فناورانهو کاربردهای زیست

که   شود  غلات  از  ارقامی  بیماری اصلاح  گیاهی  هابه  ی 

به کشاورزی  ی از آنها  برداربهره  مقاوم هستند و در نهایت

 . پایدار و امنیت غذایی کمک نماید
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