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 چکیده

 عملکرد تفسیرو  شوندمی آوریجمع زیادی سرعت با توالی هایداده توالی با توان بالا، تعیین هایآوری فن توسعه با مقدمه:

 مطالعه، این از هدف. است (oryza sativa)با عملکرد ناشناخته در برنج  ینیکد کننده پروتئ  ATXN2ژن. است اساسی چالش یک آنها

-ATAXIN آمینه اسید توالی 164 با توالی موتیف یلوژنیف درخت :هاروش بود. پروتئین اینعملکرد  بینیپیش و دمین ساختار تعیین

 هایپروتئین از کلی کلاسنوع  دو نتایج، نتایج و بحث: .شد آنالیز Phylipو نرم افزار  MEMEتوسط مجموعه  یاهیگونه گ 45از  2

ATAXIN-2 یندم وجود عدم. نمود مشخص را LsmAD کلاس به نسبت را متمایزی عملکردی هایویژگی است ممکن کلاس یک در 

پیشRNA (RNA binding )متصل شونده به  هایپروتئین عنوان به ATAXIN-2 عملکردپژوهش  یناعطا کند. در ا ATAXIN-2 دیگر

تواند اساس تحقیق در مورد های این پژوهش میفتهیانقش دارد.  برنج زایییندر جن سیتوپلاسمی mRNA یمکه در تنظ شد بینی

سلول توسط که باشد گیاهان در سلول زیر هایمکان به mRNA جداگانه هایزیرمجموعه دادن قرار هدف درعملکرد این پروتئین 

 . شودمی گرفته بکار مشخص عملکردی هایمحفظه ایجاد برای جنین قطبی دو های
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 مقدمه

 یکهدر حال شوندمی آوریجمع زیادی سرعت با جدید هایتوالی هایداده بالا، توان با توالی تعیین هایآوریفن توسعهبا  

 توالی تعیین هایپروژه همه در کلیدی مراحل از یکی ین(. بنابراWong et al., 2019) است اساسی چالش یکآنها  عملکرد تفسیر

فرایند  یک و دشوار گامی عملکرد پروتئین تعیین برای های آزمایشگاهیروش. است آنها در موجود هایژن عملکرد بینیپیش ژنوم،

پیشمنظور  به بیوانفورماتیک هایتحلیل و و تجزیه محاسباتی هایروش از بسیاری. است عملکرد تعیین برای عمده کننده محدود

 محاسباتی هایتکنیک و داده پایگاه هایجستجو دنبال به پروتئین عملکرد تفسیر معمول، طور به. است شده ایجاد ژن عملکرد بینی

 هایپروتئین که دارند تکیه اصل این بر هاروش این. گیردمی صورت مدل هایارگانیسم در پروتئین توالی هایهومولوگ یافتن برای

 هاپروتئین از هاییگروه دارای پروتئینی هایخانواده بیشتر حال، این با. باشند داشته مشابهی عملکرد است ممکن مشترک جد یک

 هایپروتئین به را مناسب عملکرد نیستند قادر سنتی بیوانفورماتیک رویکردهای بنابراین و هستند یمولکول مختلف عملکردهای با

 ساختارهای و هاتوالی دقیق بررسی برای مختلفی افزارهای نرم(. اکنون Engelhardt et al., 2009) دهند اختصاص علامت بدون

 رویکردهای از هایینمونه PSI-BLASTو BLAST، Dali. است دسترس در هاموتیف و هاتاخوردگی هایشباهت برای پروتئین

 ،Profunc یو از طرف InterProو  PROSITE، Pfam مانند داده هایپایگاه و هستند هاتوالی روی از عملکرد استنباط یبرا کلاسیک

SPRITE  وPINTS که آنجا از. روندمی بکار بعدی سه الگوهای و موتیف ساختاری، سطح درعملکرد  یبه منظور جستجو یب،به ترت 

 یبه توال نسبت را تریعمیق معنای ساختار سطح در شباهت جستجویرو  یناز ا اندشده حفاظت هاتوالی از بیشتر هاپروتئین ساختار

 (.Nadzirin et al., 2012) کندمی فراهم

 معنای پروتئینی خانواده یک تکاملی روابط از استفاده با موجود عملکردی هایداده ادغامبا  تواندمی هم باز عملکرد یافتن 

 برای صریح فیلوژنتیک درخت یک از( یلوژنومیک)ف مولکولی عملکرد تفسیرمنظور  به فیلوژنتیک رویکرد این. کند پیدا تریعمیق

(. Brown & Sjölander, 2006) است پروتئین مولکولی عملکرد بینیپیش برای موثر روش یکو  کندمی استفاده عملکرد بینیپیش

 ایمجموعه تکاملی مسیر فیلوژنتیک درخت یک از استفاده با که است خانواده یک اعضای همه از عملکردی شواهد شامل روش ینا

 ساختار تجدید دلیل به. دهدمی انجام ناشناخته هایپروتئین برای قوی هایبینیپیش و کندمی منعکس را همولوگ هایپروتئین از

 همسانی روابطامر  ینا که اندشده تشکیل دمین چندین از هاپروتئین بیشتر "شافلینگ دمین" پروتئین تکامل طول در هادمین مدولار

 تواندمی واقعیت این از برداریبهره. آوردمی وجودبه  کامل پروتئین هایتوالی به نسبت منفرد دمین هایتوالی بینرا  بیشتری دوتایی

 (.Chothia et al., 2003) شود پروتئین عملکرد بینیپیش رویکردهای حساسیت افزایش باعث
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 مورد و شناسایی آنها متنوع کنندهتعامل شرکای و پروتئین ینا از دمین چندین ATXN2 ینعملکرد پروتئ یینمنظور تع به 

 متصل RNA به احتمالا  Lsm دمین. است شده تشکیل LsmAD و Lsm نام به کروی دمین دو از ATAXIN-2. اندگرفته قرار پژوهش

 است ERD)) آندوپلاسمی شبکه خروجی سیگنال یک و کلاترین واسطه با گلژی ترانس سیگنال یک شامل LsmAD دمین و شودمی

(Albrecht et al., 2004 .)که است شده مشخص DEAD/H-Box RNA Helicase DDX6 دمین به Lsm/LSmAD درATAXIN-2 

 تریاژ محل P اجسام ها و SG (.Nonhoff et al., 2007است )( SG) تنش هایو گرانول Pجز از اجسام  یک DDX6. شودمی متصل

RNA تشکیل به منجر و کرده متوقف را ترجمه شروع که شود تنش پاسخ باعث تواندمی سلولی تنش معرض در گرفتن قرار. هستند 

SG شودمی ها .SG  هایکمپلکسها RNA-دهندهاتصال هایپروتئین حاوی که هستند پویا سیتوپلاسمی پروتئینی RNA، mRNA 

 های mRNA همچنین. شودمی گرفته سر از mRNA ترجمه و شده جداها  SG تنش، رفع از بعد. هستند ترجمه شروع عوامل و ها

 (.Li et al., 2013) شوند هدایت هستند، mRNA تخریب محل دیگری که هایگرانول ،P اجسام به توانندمی نشده ترجمه

 اصلاح جمله از RNA پردازش اساسی رویدادهای انواع درو  هستند Sm هایپروتئینمعمول  تیپ Lsm ATAXIN-2 دمین 

RNA، اسپلایسینگ Pre-mRNA، تخریب و تجزیه mRNA هایریبونوکلئوپروتئین مهم اجزای همچنین آنها از برخی. دارند نقش 

 یا C-terminal موتیف یک دارای همچنین ATAXIN-2(. Albrecht et al., 2004) هستند (snRNP) اسپلایسوزومی کوچک ایهسته

(PAM2) پلی به شوندهمتصل پروتئینکه با  است کربوکسی انتهای در (A) یتوپلاسمیس (PABP) از اجزاء  یگرد یکی کهSG  ،است

 متابولیسم در را آن مولکولی عملکرد به مربوط اطلاعات ATAXIN-2 پروتئین دمین(. ساختار Albrecht et al., 2004) کندیتعامل م

RNA آندوسیتوز تنش، پاسخ اتصال، ترجمه، تنظیم جمله از مسیر چندین در دخالت به توانمی آنها عملکرد جمله از. کندمی فراهم 

 تنظیم وها  SG به انسان بر علاوه آن عملکرد و است شده حفاظت تکاملی نظر از ATAXIN-2نمود.  اشاره لیپید متابولیسم و گیرنده

 پروتئین خود، کنندهتعامل شرکای سلولی درون غلظت ATAXIN-2 این، بر علاوه. است مرتبط نیز مدل هایارگانیسم در ترجمه

 ژن بیان بنابراین،. کندمی تنظیم را ترجمه کنترل برای اصلی عامل یک و ها SG دیگر اجزاء از یکی ،(A) پلی به شوندهمتصل

ATAXIN-2 مونتاژ برای سلولی SG اجسام و P ترجمه و پایداری تخریب، کنترل و تنظیم اصلی هایبخش که است ضروری mRNA 

 .هستند

 Jiménez-López & Guzmán et al, (2014) و تکامل مورد را در ارزشمندی ها، اطلاعاتدر بررسی روابط تکاملی دمین 

 به را ATAXIN-2در مطالعه خود  Heidari (2010)فراهم کردند.  ها یوکاریوت سراسر در ATAXIN-2 هایپروتئین دمین ساختار

 یادی. مطالعات زنمود گزارشبرنج  یاهگ زاییجنین در دارمعنی بیان افزایش و ناشناخته عملکرد با پروتئینی کننده کد ژن عنوان

(.  et al Kiehl; 2006., et alKiehl ,.2000) اندمختلف گزارش کرده هایارگانیسم ینیجن هایرا در بافت ینپروتئ ینا یانب یشافزا
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 هایدمین تکاملی روابط از تحقیق، این در بنابراینمانده است.  یباق ناشناخته گیاهان، در ATXN2 دقیق سلولی عملکرد تاکنون

ATXN2 شد استفاده ناشناخته پروتئین ینا عملکرد بینییشپ یبرا گیاهیمختلف  هایدر گونه . 

 هاروش و مواد

که در  ATAXIN-2 خانواده اعضای در گیاهان تمام ATAXIN-2خانواده  در شده حفاظت هایدمین بررسی منظور به

PlantGDB (/http://www.plantgdb.org( هایتوالی عنوان اند بهثبت شده ( جستجوquery) در جستجو برای Pfam 

(/https://pfam.xfam.org( )2016., et alFinn و ) شده حفاظت دمین اطلاعاتی بانک (CDD )NCBI (., et alBauer -Marchler

 وب هدف این. است گیاهی هایگونه برای همه مولکولی هایتوالی از ایداده پایگاه PlantGDB .گرفتند قرار استفاده ( مورد2013

 از تعدادی ادغام طریق از خاص هایگونه یا گیاهان همه در مشترک هایژن از ایمجموعه شناسایی برای ایزمینه ایجاد سایت

 از ،hmmscan از استفاده با Pfam. اسکن کندمی تسهیل را هاگونه بین مقایسه و ژن بینیپیش که است بیوانفورماتیک ابزارهای

توالی پوشانیهم ٪70 حداقل با ،  >10Evalue-5. شد اجرا آوری گرد آستانه از استفاده باHMMer (2011Eddy,  ) افزارنرم مجموعه

 انجام NCBI بلاست مجموعه از rpsblast از استفاده با CDD اسکن. شد گرفته نظر در دارمعنی همردیفی یافتن منظور به دمین های

 حاوی قطعات نرم پوشاندن و ترکیب بر مبتنی آمار ، >10Evalue-5 آستانه rpsblast اجرای هایگزینه(.  alet Camacho ,.2009) شد

 . بود کم اطلاعات

 Phylip برنامه زا ATAXIN-2 خانواده بزرگ در نسبی واگرایی بررسی برای فیلوژنتیک آنالیزهای و خوشه یهبه منظور تجز

(2000Retief,  )توسط چندگانه هایهمردیفی .شد استفاده MAFFT (/https://mafft.cbrc.jp/alignment/softwareبا ) از استفاده 

 trimAL از استفاده با گپ دارای و ضعیف های(. همردیفیKatoh & Standley, 2013شد ) ایجاد L-INS-i روش

(/http://trimal.cgenomics.orgبرداشته ) ( 2009شدند., et alGutierrez -Capella) .گرفته نظر در کمتر شکاف با هایهمردیفی 

تکرار  100 با PROML و NEIGHBOR، FITCH هایبرنامه از استفاده با Phylip مجموعه از استفاده با فیلوژنتیک درخت. شدند

خانواده  بزرگ در موجود هایپروتئین تمام کامل توالی عملکردی، هایماندهباقی از حفاظت منظور به. شد ساختهبوت استرپ 

2-ATAXIN اجرای ایبر MEME (/suite.org-https://memeبه ) با  باقیمانده 60 تا 20 بین طول به برتر تیفمو 3 جستجوی منظور(

 بین 7−10 فاصله حداقل و تکرار 1000 حداکثر از همگرایی به دستیابی برای. شد استفاده (1010value <-E− و باقیمانده 5 افزایش

 .شد استفاده موتیف تناوب هایماتریس

 3 این از و بودند 10010MEME < value-E− دارای نمونه سه فقط اولیه، جستجوهای در برتر شده شناسایی موتیف 5 از 

ینپروتئ یرسا ییشناسا یبرا ) 10value <-E-5 مقدار) موتیف یابیمکان و MAST اجرای برای MEME توسط شده شناسایی موتیف

http://www.plantgdb.org/
https://pfam.xfam.org/
https://mafft.cbrc.jp/alignment/software/
http://trimal.cgenomics.org/
https://meme-suite.org/


 

 

 

 

 موتیف آنلاین تحلیل و تجزیه و کشف برای واحد پورتال یک MEME سرور. وب شد استفاده هاموتیف این حاوی های

 اسکن الگوریتم. سه کندمی فراهم پروتئین تعامل هایدمین و DNA اتصال هایسایت مانند هاییویژگی دهنده ارائه توالی

 توسط شده کشف موتیف برای پروتئین توالی و DNA داده پایگاه چندین اسکنامکان  GLAM2SCAN و MAST ، FIMOتوالی

MEME و GLAM2 ی. خروجکندمی فراهم را MEME توالی حاوی LOGOS هاییگزینه همچنین و شده کشف موتیف هر برای 

 TOMTOM و MAST ، FIMOموتیف و توالی داده پایگاه اسکن هایالگوریتم به راحتی به هاموتیف دهدمی امکان کاربر به که است

 با کنندهتعامل شرکای عملکرد یت،نها در(. Bailey et al., 2015) شوند ارسال بیشتر تحلیل و تجزیه برای GOMO یا

 vonپیش بینی شد )STRING (/heidelberg.de/STRING-http://www.bork.embl ) یتبا استفاده از وب سا ATAXIN-2پروتئین

Mering et al., 2003.) 

 نتایج و بحث

 پروتئین خانواده. شد استفاده دمین ساختار مطالعه یبرا ATAXIN-2پروتئین خانواده اعضایبا   Pfamجو و جست نتایج

ATAXIN-2 هایدمین از مختلفی یباتترک یاهاندر گ Pfam طولیبا  یبشده ) به ترت ییشناسا یاصل یندم 3 .دارند شناسایی قابل 

 حاوی توالی 164 از ایمجموعه به صورت لوگو نشان داده شده است. 1 شکل در هاگونه اغلب در( آمینواسید 24 و 50، 39حدود 

 یعتوز 2شدند. شکل  یابیباز یاهیگونه گ 45از  C-terminalو  SM domain، LsmAD domain یعنی یاصل یندم 3از  یکیحداقل 

گونه اکثر در خانواده هر در سوم دمین و)اول(  اصلی دمین. دهدیرا نشان م یاهیگونه گ 45در  ATAXIN-2 پروتئین خانواده اعضای

 از هادمین ساختار. نشدند شناسایی اعضا همه در شده شناسایی ششم و پنجم چهارم، دوم، هایدمین حالیکه در داشت، وجود ها

 ( در025852IPRبا اکسشن ) SM domain2-ATAXIN ,)اول(، یاصل ین. دمبودند همپوشان و متمایز هایدمین شامل ها،خانواده

اکسشن با  ATAXIN-2, C-terminal(، دمین سوم IPR009604با اکسشن ) LsmAD domainبود. دمین دوم  InterProپایگاه داده 

(IPR009818 دمین چهارم ،)LSM domain superfamily (IPR010920دم ،)پنجم  ینUBA-like superfamily (IPR009060 و )

 .بودندGBF-interacting protein 1, N-terminal (IPR009719 )ششم  یندم

http://www.bork.embl-heidelberg.de/STRING/
http://www.ebi.ac.uk/interpro/entry/IPR025852
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 MEMEبا استفاده از سایت  ATAXIN-2های اصلی شناسایی شده در اکثر خانواده پروتئین موتیف -1شکل 

Figure 1. Major motifs identified in most of the ATAXIN-2 protein family using the MEME site 

 ینخل روغن ،Phoenix dactyliferaنخل خرما  ،Coffea arabicaقهوه  هایدر گونه ATAXIN-2بیشترین تعداد پروتئین  

Elaeis guineensis،  کلزاBrassica napus، یشکرن Saccharum spontaneum، کلمBrassica oleracea  و شلغمBrassica rapa 

subsp. Rapa (. 2)شکل  شد مشاهده 

 

 یاهیگونه گ 45در  ینپروتئ 164شامل  ATAXIN-2پروتئین خانواده اعضایتوزیع  -2شکل

Figure 2. Distribution of ATAXIN-2 protein family members including 164 proteins in 45 

plant species 

. هستند گیاهی هایژنوم در مهمی هاینژ ATAXIN-2 دهدمی نشان که شدند، مشخص هاگونه اغلب در فرضی هایارتولوگ

 درختان ها،گونه مرسوم رزولوشن و هاشاخه بندیطبقه از پشتیبانیبا  ATAXIN-2 پروتئین 164 از هافیلوژنی آوردن دست به برای
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-neighbor-joining (NJ،)maximum هایروش با شده تولید هایفیلوژنی(. 3 شکل) شدند مقایسه شده حفاظت دمین 3 براساس

parsimony  (MP )وmaximum-likelihood  (ML )داشتند مشابهی توپولوژی روش 3 هر از حاصل درختان. شدند مقایسه و تولید 

( تطابق)عدم  ناسازگاری اتفاقات NJ روش با شده تولید درخت در. کردند بندیگروه جداگانه کلادهای صورت به را گیاهان هایوگونه

 نشان ML و MP روش با شده تولید درختان) بود MP و ML طریق از آمده بدست های فیلوژنی از کمتر کلادها اکثر در بندیطبقه

 نتایج مختلف، هایگونهدر  ATAXIN-2 هایپروتئین میان در دمین معماری از جامع دید یک آوردن دست به برای(. است نشده داده

آورده شده است.  یلوژنیدر کنار درخت ف MEME مجموعهتوسط  ATAXIN-2 آمینه اسید توالی 164 در توالی موتیف جستجوی
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 حفاظت شده  یندم 3 براساس گیاهی ی گونه 45و   ATAXIN-2 پروتئین 164 از فیلوژنی درخت رسم -3شکل

Figure 3. Phylogeny tree drawing from 164 ATAXIN-2 proteins and 45 plant species based on 3 conserved domains 
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 1 3 شکل در آنها کاتالوگ و فیلوژنتیک درخت با همراه هاموتیف. است شده استفاده متفاوتی رنگ از توالی دمین هر برای

 MEME 2 مجموعه توسط توالی موتیف شامل مناطق مکان تعیین و گیاهان هایپروتئین همردیفی این، بر علاوه. است آمده در نمایش

 3 10 و 21، 10 ترتیب به که داد نشان را باقیمانده 24و  50، 39حدود  یطول با منطقه سه در گیاهان میان در را هاازموتیف، حفاظت 

 4 کلاس شامل کلاد یک. شدند تقسیم اصلی دسته دو به گیاهاندر ATAXIN-2 هایتوالی تمام(. 1)شکل  هستند غالب آن در باقیمانده

I  کلاس شامل دیگر کلادوII  ( در کلاس 3شکلبود .)I یحفاظت شده اصل یفدو موت یدارا هایاکثر توال SM domain (5با  موتیف 

 6هر سه  یدارا هایاکثر توال II( بودند. در کلاس 3با رنگ سبز در شکل  یف)موت C-terminalسوم  یف( و موت3رنگ قرمز در شکل 

 7مورد  های( بودند. اکثر گونه3در شکل  یبا رنگ آب یف)موت LsmAD domainو  SM domain، C-terminalحفاظت شده  یفموت

 Cocos nucifera، Coffea canephora 8 یل. به جز نخل نارگدندبو ATAXIN-2 ینپروتئ IIو  Iهر دو نوع کلاس  یمطالعه دارا

 9بود. وجود هر دو نوع  یاصل یفموت 3با هر  یتوال یک یفقط دارا Oryza sativaو  یاصل یفدو موت یکه دارا Solanum tuberosumو

 10 اهمیت احتمالا  و است توالی نوع دو هر شدید حفاظت دهندهنشان مطالعه مورد هایگونه اکثر در ATAXIN-2 ینپروتئ IIو  Iکلاس 

 11 رسم طریق از برنج گیاه در ناشناخته پروتئین عملکرد بینیپیش نتایج. دهدمی نشان گیاهان در را پروتئینی خانواده این عملکرد

 12 عملکرد ،STRING یتتوسط سا آنها کنندهتعامل شرکای عملکرد بینیپیش همراه به یساختار هایموتیف مبنای بر فیلوژنی درخت

 13 ینپروتئ یعملکرد مولکول دار،معنی هاییهمولوژ بالاترین. است شده داده نشان 1در جدول  آن بیولوژیکی هایفرایند و مولکولی

ATAXIN-2 را RNA binding یمآنها را تنظ یولوژیکیو عملکرد ب mRNA شده است که  گزارش. کرد مشخص سیتوپلاسمیATAXIN-14 

 15 انرژی ومتابولیسم جنینی رشد ترجمه، تنظیم ریز، درون هایگیرنده سیکلینگ مانند بسیاری عملکردهای مختلف موجودات رد 2

 16 گسترده تعدیل در ار ATAXIN-2 پروتئین اصلی نقش Lastres-Becker et al (2008) .دارد کنشبرهم هاپروتئین از بسیاری با و دارد

 17 که دارد اشاره پروتئین سازیبومی برای جایگزین مکانیسم به حتمالا ا ATAXIN-2نقش  ین. اکنندمی بیان mRNA موضعی ترجمه

 18 برای مکانیزم ترینرایج. شودمی ترجمه محل در آن متعاقب و شودمی گرفته قرار هدف پروتئین کننده رمزگذاری mRNA آن در

 19 یا ایهسته سازیبومی هایتوالی مانند خاص هایتوالی طریق از پروتئین خود مستقیم گیریهدف شامل پروتئین سازیبومی

 20تقسیم امکان فضایی سازیبومی. گیرندمی قرار سلولی زیر اختصاصی هایمکان در سلولی هایپروتئین از بسیاری. است میتوکندری

 21 به خاص های mRNA که جایی ،RNA سازیبومی که دهدمی نشان ایفزاینده شواهد حال این با. کندمی فراهم را عملکردی بندی

 22 سازیبومی کنترل برای که است مکانیزمی شوند،می ترجمه موضعی هایسیگنال به پاسخ در متعاقبا  و شوندمی منتقل سلول زیر

 23 پروتئوم هموستاز حفظ به و بخشدمی پروتئین یک به را دهی علامت جدید هایویژگی محل، در سنتز. شودمی حفاظت پروتئین

 24(.Imai & Nakai, 2010) کندمی کمک موضعی
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 و تعامل کننده یعملکرد شرکا ینیب یشناشناخته  به همراه پ ینپروتئ یشده برا ینیب یشپ یعملکرد یها یهمولوژ یندارتر یمعن -1جدول

 آنها یولوژیکیب یها یندفرا
Table 1. The most significant functional homologies predicted for the unknown protein along with the prediction 

of function of interacting partners and their biological processes. 
E-

value 
Biological function Molecular 

function 
Interacted protein  Predicted function 

-2.49e
108 

Translational initiation, 

Regulation of cytoplasmic 

body assembly, -PmRNA, 

Stress granule assembly 

binding-RNA -Polyadenylate

proteinbinding  
-Polyadenylate

-binding protein

interacting protein 

-8.58e
101 

Translational initiation, 

mRNA metabolic process 
binding-RNA -Polyadenylate

binding protein 
SM-ATX -LsmAD 

domain-containing 

protein 
-9.86e

99 
- RNA binding AD domain-

containing protein 
SM-ATX -LsmAD 

domain-containing 

protein 
-1.74e

80 
Stress granule assembly, 

P-bodyassembly 
mRNA binding, 

helicase activity 
Belongs to the 

DEAD box 

helicase family 

LsmAD domain-

containing protein 

-9.09e
78 

- RNA binding AD domain-

containing protein 
Polyadenylate-

binding protein 

interacting protein 
-8.99e

69 
Transcriptional activatior - Bromo domain-

containing protein 
SM-ATX domain-

containing protein 
-3.68e

44 
mRNAand Protein 

transport 
Structural 

constituent of 

nuclear pore 

TPR_MLP1_2 

domain-

containing protein 

SM-ATX -LsmAD 

domain-containing 

protein 
-3.70e

41 
Translation regulation, 

Translation initiation 

factor activity 

mRNA binding MI domain-

containing protein 
SM-ATX -LsmAD 

domain-containing 

protein 
-1.98e

39 
Negative regulation of 

translation, Nuclear-

transcribed mRNA 

catabolim, Deadenylation-

dependent decay 

Molecular 

adaptor activity, 

Repressor 

-*CNOT1_X

containing protein 
SM-ATX -LsmAD 

domain-containing 

protein 

-1.45e
24 

Regulation of gene 

silencing, mRNA 

transport, Protein 

transport 

Structural 

constituent of 

nuclear pore 

Nuclear-pore 

anchor 
Polyadenylate-

binding protein-

interacting protein 

-4.11e
22 

Ethylene-activated 

signaling pathway, 

Defense response 

DNA-binding, 

transcription 

factor activity 

Ethylene-

responsive 

transcription 

factor 3 

SM-ATX domain-

containing protein 

 .باشدیم bind1CAF_و  HEAT، TTP_bind یندم دهندهنشان *



35/ The Quarterly Scientific Journal of Applied Biology, Volume 35, Issue 3, Ser. 73, autumn  2022 

 

 
 

 تا. است شده موضعی های mRNA فزاینده تعداد شناسایی به منجر RNA تشخیص هایروش در چشمگیر هایپیشرفت

 هایسلول به mRNA سازیبومی فرایند و عدد 100به تقریبا  شده توصیف هدفمند های mRNA از ایمجموعه گذشته، دهه اوایل

می نشان و است داده تغییر چشمگیری طرز به را دیدگاه این ژنوم سطح در اخیر هایتحلیل و تجزیه حال، این با. بود محدود خاص

 عملکردی هایمحفظه ایجاد برای قطبی هایسلول توسط که است رایج مکانیزمی ها mRNA سلول زیر دادن قرار هدف که دهد

 سال 30 به نزدیک بار اولین برای RNA هایمولکول شده قطبی(. تجمع Palacios & Johnston, 2001) شودمی استفاده مشخص

 تجسم دارد، قرار موجودات از برخی هایجنین و هاتخمک در نامتقارنی طور به یناکت-mRNA β شد مشخص که هنگامی پیش،

 برای را شواهدی دریزوفیلا و زنوپوس هایتخمک در مادر بومی های mRNA اولین کشف این، دنبال به(. Jeffery et al., 1983) یافت

 ,Kandler-Singer & Kalthoff) باشد جنینی اولیه الگوی مسئول توانندمی RNA موضعی هایکنندهتعیین که داد ارائه قبلی پیشنهاد

 و هاالیگودندروسیت فیبروبلاست، مانند متمایز سوماتیک هایسلول در نامتقارن طور به ها mRNA که شد مشخص زودی به(. 1976

 به ها mRNA سلولی داخل انتقالو  شوندمی سازیبومی هم آنها شده رمزگذاری هایپروتئین با و شوندمی توزیع عصبی هایسلول

درصد از  70 داد، نشان دریزوفیلا زاییجنین در محل در هیبریداسیون بزرگ مقیاس در مطالعه یک .کندمی فراهم را مجزا هایمکان

mRNA موارد، از بسیاری در که جایی شوند،می سازیبومی سلولی زیر متمایز هایبخش به( هاژن کل از 20) شده بررسی هایژن 

در  mRNA هزاران تا صدها همچنین(. Lécuyer et al., 2007) شوندمی سازیبومی هم کنندمی رمزگذاری که هاییپروتئین با آنها

 دندریت عصبی، هاینورون مانند تخصصی کاملا  هایسلول(، pseudopodia) کاذب پای میتوزی، دستگاه اندازه به سلولی هایمحفظه

 . (Medioni et al., 2012) اندشده داده تشخیص متنوع آکسون یا

 از حیوانات، از غیر به هایارگانیسم از وسیعی طیف در موضعی های mRNA شناسایی با سلولی درون mRNA گیریهدف

 RNA سازیبومی مکانیسم نقش مورد در زیادی اطلاعات وجود این با. کرد پیدا گسترش گیاهان و هاقارچ ها،باکتری مخمر، جمله

مختلف  یرهایمس یکارکرد یکسژن و ژنوم یانب یبررس در Heidari (2010)وجود ندارد.  یاهیگ یخاص سلول هایدر عملکرد

 رابرنج  زاییجنین در ATAXIN-2به  منتسب EST توالی داریمعن یانب یشافزا ESTمنابع  یلو تحل یهاستفاده از تجز با مورفوژنز

می شکست عمومی هایداده پایگاه در پروتئین هر برای دارمعنی همولوژی دادن نشان در که هاییتوالی معمولا . نمودند گزارش

 زاییجنین در مهم رویداد یک پایه-رأس محور ایجاد(. Heidari et al., 2012) هستند جدید ژنهای برای مناسبی کاندیدای خوردند،

 از ویژه به ها،یافتهجهش از تعدادی. است مشهود بعد به زیگوت و تخمک سلول جنین، کیسه در مراحل اولین از که است، گیاه

 بیشتری شواهد اکنون. اندداده نشان است نیاز مورد یهپا-راس محور الگوسازی برای که را جدیدی ژنی عملکرد مدل ژنتیکی ارگانیسم

 تعیین قطبیت ایجاد برای ژن بیان هایبرنامه هماهنگی در مهمی دهی نقش علامت از اختصاصی نوع دهدمی نشان که دارد وجود
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 پروتئین سنتز دستگاه به DNA از را ژنتیکی اطلاعات که هستند ساده های "رسان پیام" از فراتر چیزی ها mRNA ین،. بنابراکنندمی

 دهی علامت و شوند ترجمه بیولوژیکی نیازهای به توجه با همزمان توانندمی عملکرد با مرتبط های mRNA که، جایی رسانندمی

 . (Keene & Tenenbaum, 2002) کنندمی فراهم ژن بیان هماهنگ کنترل برای کارآمد

 تشکیل قطب هر در متمایز عملکردی مریستم دو کلیدی، هایژن موضعی بیان طریق از جنین، در که است شده مشخص

. مشاهده شده کندمی فراهم را زیگوت بندیقطب اولیه وقایع مطالعه در را تجربی هایویژگی از برخی Fucus ایقهوه جلبک. شودمی

 انتهای به کلسیم مجدد توزیع یونی، هایکانال جمله از پلاسما غشا اجزای مجدد توزیع یا سازیبومی محور، تشکیل بااست که همراه 

 قطب در جالبی طرز به اکتین mRNA چند هر) زیگوت در RNA هایمولکول نامتقارن توزیع ریزودرم، در یناکت- Fسازیبومی پایه،

 که "پایه" منطقه سمت به گلژی از شده مشتق سلولی دیواره اجزای از قطبی ترشح یک و( شودمی جمع یناکت- Fپروتئین مخالف

 هماهنگی شامل ،RNA بر مبتنی مکانیسم این(. Shaw & Quatrano, 1996) افتدمی اتفاق یابد،می توسعه آن از ریزوئید سلول

 موقعیت بر هامحرک انواع از ناشی دقیق کنترل و است ترجمه و گیریهدف ،mRNAو انتقال  نقل جمله از متعدد، پیچیده فرایندهای

موجودات  یرمانند سا یزن یاهانگ درکه  نمود استدلال توانمی رو این از .سازدمی قادر را عملکرد حدودی تا و فراوانی پروتئین،

 هایمحرک به دادن پاسخ سمت به را هاو سلول شودمی گرفته قرار هدف مختلف هایبخش برای mRNA از متفاوتی هایمجموعه

 سلولی داخل الگوی از جدید لایه ین. ادهدمی سوق غیره و آپوپتوز رشد، تمایز، تکثیر، سمت به سلولی مجدد ریزیو برنامه مختلف

 وجود هاسلول انواع از بسیاری در ایگسترده طور به است ممکن است تخصصی بسیار های سلول به منحصر شدمی تصور ابتدا در که

 ترجمه در ار ATAXIN-2 ینقش احتمال یبررس این. کندمی برجسته یاهانگ در ینهزم ینرا در ا ATAXIN-2و نقش  باشد داشته

 زمانی-مکانی پذیری انعطاف و کارایی دقت، با را ژن عملکرد که دهدمی نشان ژن بیان کنترل از متمایز حالت یک عنوان به موضعی

 مقابله خود محیط در تغییرات با موجودات هایسلول آن طریق از که است ضروری فرآیند یک ژن بیان تنظیم. کندمی ریزیبرنامه

 LsmAD ینوجود دم ،MEMEمجموعه  یرز MAST یقطر از نشده کاوش هایارتولوگ به مربوط اطلاعات تحلیل و تجزیه. کنندمی

را  SM domainو  LsmAD ینهر دو دم ،Macleaya cordataدر راSM domain  دمین ،Trifolium pratenseرا در شبدر قرمز

 تواندمی نشده کاوش هایارتولوگ به مربوط اطلاعات. کرد شناسایی Artemisia annuaدر را C-terminal دمینو  Ipomoea nilرد

 .باشد مفید mRNA متابولیسم در ATAXIN-2 هایپروتئین نقش بهتر درک برای
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 گیرینتیجه

 توالی 164. پردازدمی گیاهی هایگونه رد ATAXIN-2 هایپروتئین دمین تحلیل و تجزیه و ژنوم بررسی به مطالعه ینا 

 ایجاد ژنوم تکاملی رویداد یک طی در است ممکن گیاهان در ارتولوگ هایتوالی این. شد شناسایی شده انتخاب گونه 45 در پروتئینی

 ATAXIN-2 هایپروتئین از کلاس کلی نوع دو و شد مشاهده پروتئینی خانواده این از ژن یازده تا هاگونه برخی در. باشند شده

 یک در LsmAD وجود عدم. کرد ستنباطا ATAXIN-2 هایارتولوگ این برای توانمی را یاختصاص عملکرد بنابراین،. شد شخصم

 دیگر کلاس به نسبت را متمایزی عملکردی هایویژگی است ممکن دارد اشاره هاویژگی سایر و سلول زیر متفاوت توزیع به که کلاس

ATAXIN-2  هایژن مجموعه از درستی درک گذارد،می تأثیر مشخص ویژگی یک بر که تنوعی دامنه از خوباعطا کند. شناخت 

 اساسی نقش هدف پروتئین عملکرد بینیپیش در پروتئین-پروتئین تعامل(. Heidari et al., 2019-2020) کندمی فراهم را موجود

 غیره و( هم سر پشت هیبریدی افینیتی یه)تصفTAP  ،(هیبریدی 2)مخمر  Y2H  افینیتی، تصفیه مانند یتجرب هایروش. دارد

 ساختار بر مبتنی رویکردهای شامل که بیوانفورماتیک هایروش بنابراین،. دارند را خود خاص غیره و زمان هزینه، مانند هایمحدودیت

 . کندمی زیادی کمک سیگنال انتقال مسیرهای و پروتئینی عملکرد شدن روشنبه  است فیلوژنتیک درخت و

به  شوندهمتصل هایینپروتئ عنوان به کندمی ایفا نقش برنج گیاه زاییجنین در که ATAXIN-2 عملکردپژوهش  یندر ا

RNA (RNA binding مشخص شد )یمتنظ در که mRNA به شوندهمتصل هاییننقش پروتئ .دارد نقش سیتوپلاسمیRNA  (RPBs) 

 ادامه برای سیگنالی منتظر آنجا در که باشد سلول زیر هایمکان به mRNA جداگانه هایزیرمجموعه دادن قرار هدفممکن است در 

 توجه قابل مزیت چندین هاپروتئین جای به ها mRNA انتقال بومی ترجمه. هستند وخارجی ذاتی شرایط به توجه با هاپروتئین سنتز

 مورد در ویژهبه محل مناسب به  mRNA رسیدن از قبل ژن بیان از جلوگیری انتقال، و نقل هایهزینه کاهش. دارد سلول یک برای

 را جنینی الگوی فضایی، نامناسب بیان که است شده مشاهده موجودات از تعدادی در زیرا است، مهم بسیار مادر کنندهتعیین عوامل

 فراهم مناسب زمان و فضا در را ژن بیان دقیق تنظیم امکان که است این mRNA دادن قرار هدف در عمده مزیت یک. کندمی مختل

 هایپروتئین مولکولی، هایچاپرون کمک با تاخوردگی مسیرهای طریق از یا ترجمه از پس تغییرات خاطر به براین علاوه. کندمی

 هایکمپلکس در تواندمی بومی ترجمه ینبرا علاوه. باشند قبلی هاینسخه از متمایز خواص دارای استشکل گرفته ممکن  جدید

که تمام موارد ذکر شده  کند تسهیل را مختلف زیرواحدهای همزمان ترجمه امکان و دهد تغییر را هاپروتئینغلظت  یماکرومولکول

 هایژن شناسایی و جداسازی ژنتیکی، تنوع بررسی در اخیر هاییشرفتبرخوردار است. پ یادیز یتاز اهم یدو قطب ینجن یک یبرا

و  یانب یشبا افزا ATAXIN-2 ین(. از آنجا که پروتئHeidari et al., 2017) است نموده تسهیل را مورفوژنز مختلف مسیرهای مسئول
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 جداسازی به نسبت توانمی شد بینی پیش گیاهان در آن عملکرد و شد شناسایی برنج گیاه در زاییجنین کتابخانه در داریتفاوت معن

 .نمود اقدام بیشتر آزمایشگاهی مطالعات راستای در آن

  یسپاسگزار
 .کنندمی سپاسگزاری حاضر پژوهش از حمایت برای کرمانشاه واحد اسلامی آزاد دانشگاه از مقاله نویسندگان
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Abstract 

Introduction: With the development of high-throughput sequencing technologies, sequence data is 

collected at a high rate and their functional annotation remains a major challenge. The ATXN2 gene encodes a protein 

with an unknown function in rice (Oryza sativa). The aim of this study was to determine the structure of the domain 

and predict the function of this protein. Methods: The sequence motif phylogenetic tree with 164 ATAXIN-2 amino 

acid sequences from 45 plant species was analyzed by MEME Suite and Phylip software. Results and discussion: 

The results revealed two general classes of ATAXIN-2 proteins. The absence of the LsmAD domain in one class may 

confer distinct functional characteristics compared to another ATAXIN-2 class. In this study, the function of ATAXIN-

2 was found to be RNA binding protein that plays a role in the regulation of cytoplasmic mRNA in rice 

embryogenesis. Findings from this study could be the basis for research on the function of this protein in targeting 

 separate subsets of mRNA to subcellular locations in plants, which are recruited by embryonic bipolar cells 

to establish specific functional compartments.  

nsing protei sbinding protein-Keywords: Local translation, Phylogenetics, Prediction of function, RNA 

 

1, 2. Department of Plant Breeding, Science and Research Branch, Islamic Azad University, Tehran, Iran 

 Department of Computer Engineering, Kermanshah Branch, Islamic Azad University, Kermanshah, IranAssistant Professor,  .3

)b_heidari@iauksh.ac.ir: Corresponding author(* 

 

 

mailto:b_heidari@iauksh.ac.ir

