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Abstract 
Objective 

Late embryonic accumulating proteins (LEAs) are proteins that involved in reducing Cellular 

injuries associated with dehydration and preventing cellular proteins from aggregation due to 

osmotic stress and freezing. Increased expression of some genes encoding these proteins has led 

to increased resistance to stresses such as dehydration, cold and salinity in many plants. Analysis 

of biological data with the using of bioinformatics tools plays an important role in the study of 

genes and proteins and predicts their function in response to the stress. 

 

Materials and methods 

In this study, in order to study of LEA proteins in two important grasses (tolerant and sensitive to 

drought), the interest sequences are obtained from different data bases and the phylogeny tree are 

drown using ClustalW software. After the investigation of classes in different groups, the short 

sequences deleted and some sequences were selected. The information about sequence 

characteristics, their motifs, prediction of intracellular location, analysis of hydrogen and non-

hydrogen bands and prediction of biological process and molecular activity obtained using 

ProtParam, EXPASY, MEME and SMART, Wolf PSORT, PIC, WHAT IF databases and 

Blast2GO software. The 3D structure of these proteins was modeled using Discovery studio, 

HyperChem, MODELLER v10 and SPDBV software. 
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Results 

The results were grouped the proteins into seven distinct groups with the highest number of 

sequences in dehydrin group. Most proteins had small size with less than 30 kDa. Also, the most 

sequences showed high surface charge, because of their hydrophilicity and flexible structure to 

form a chaperone structure to protect the cell membrane from stress. The study of intracellular 

location showed that most of proteins are located in the cell nucleus. Also, the motif study 

demonstrated the conserved sequences among members of the same group. The prediction of 

molecular activity and biology indicated the role of these proteins in the tolerance to the stress 

including drought and protein folding through bindings or catalytic activity. 

 

Conclusions 

Barley as a stress-resistant plant mainly involved the dehydrin sequences and rice as a stress-

sensitive plant mainly contains the LEA4 and LEA2 sequences. 

Keywords: Barley, Bioinformatics studies, LEA proteins, Rice, Stress. 

  

 

 

Paper Type:  Research Paper. 

 

Citation: Abdoli Nasab M, Mortazavi M (2021) Bioinformatics study of LEA proteins involved 

in tolerance to drought stress in barley (Hordium vulgare L.) and rice (Oryza sativa L.). 

Agricultural Biotechnology Journal 13 (1), 159-182. 

 

 

Agricultural Biotechnology Journal 13 (1), 159-182.  DOI: 10.22103/jab.2021.15483.1208 

Received: February 11, 2021.  Accepted: March 11, 2021. 

 

 

Publisher: Faculty of Agriculture and Technology Institute of Plant Production, 

Shahid Bahonar University of Kerman-Iranian Biotechnology Society. 

© the authors 

 

 



 

 درگیر در تحمل به تنش خشکی در جو LEA هایپروتئینمطالعه بیوانفورماتیک 

(Hordum vulgare L.( و برنج )Oryza sativa L.) 
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  چکیده

ای تودهو جلوگیری از کاهش صدمات سلولی در هنگام کمبود آب ( در LEA) در اواخر دوره جنینی کنندههای تجمعپروتئین هدف:

ها منجر به کد کننده این پروتئینهای اف ایش بیان برخی ژن دارند. نقشو انجماد  اسددم یهای سددلول در ا ر تنش شدددن پروتئین

با کمک های زیسددتی در بسددیاری از گیاهان شددده اسددت. تحلی  داده آبی، سددرما و شددوریهایی چون کماف ایش مقاومت به تنش

 . ها داردو پیشگویی کارکرد آنها در پاسخ به تنش هاو پروتئین هابیوانفورماتیک، نقش مهمی در بررسی ژن اب ارهای

غله مهم جو و برنج )متحم  و حسددداه به تنش(،  در دو LEAهای مطالعه پروتئین به منظوردر این تحقیق  :هاشرومواد و 

ستخراج و با نرماطلاعاتی  هایپایگاه های مذکور ازتوالی سی کلاه ClustalWاف ار ا شد. پس از برر سم  های درخت فیلوژنی ر

های پروتئینی های مختلف مربوط به کلاهطول کوتاه حذف و تعدادی از پروتئینها با پروتئین های حاصله،در گروه LEAمختلف 

بینی جایگاه درون سدددلولی و آنالی  باندهای ها، موتیف آنها، پیشمتفاوت انتخاب گردید. اطلاعات مربوط به خصدددوصدددیات توالی

ستفاده از  سی فعالیت بیولوژیکی و مولکولی با ا ، ProtParam ،EXPASYهای اطلاعاتی پایگاههیدروژنی و غیر هیدروژنی و برر

MEME ،SMART ،WoLF PSORT ،PIC ،WHAT IF اف ار و نرمBlast2GO  سه بعدی این ساختار  ست آمد.  به د

 سازی گردید.مدل SPDBVو  Discovery Studio  ،HyperChem،MODELLER v.10اف ارها با استفاده از نرمپروتئین
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ها  ها بیشدددترین تعداد توالی را در برگرفتند. اکپر پروتئینا را در هفت گروه مج ا قرار داد که دهیدرینهبندی پروتئینگروه :نتایج

باشددند که ها دارای بار سددطحی بام میباشددد. همینین عموم توالیکیلودالتون می 30کوچک بوده و دارای وزن مولکولی کمتر از 

ساختار قاب  انعطاف آنها دلیلی بر آب ستی و  ساختار چپرونی برای محافظت در برابر تنش میدو شکی   شد. جایگاه درون جهت ت با

شان داد که این پروتئین سی موتیفسلولی آنها ن سلول قرار دارند. برر سته  ضور ها در گروهها در مح  ه شانگر ح های مختلف ن

ها، بیانگر نقش این بیولوژی توالی بینی فعالیت مولکولی وباشدددد. پیشهای حفاظت شدددده در بین اعضدددای یک گروه میمکان

ها ازجمله تنش خشدددکی و فولدینز از طریق فعالیت بایندینز و یا های حاصدددله در مقاومت به تنشها به تفکیک گروهپروتئین

 باشد.کاتالیک می

ان گیاه حسددداه به تنش های دهیدرین و گیاه برنج به عنوگیاه جو به عنوان گیاه مقاوم به تنش عمدتا دارای توالی گیری:نتیجه

 را در بر دارند. LEA2و  LEA4های عمدتا توالی

 .، تنش، جو، مطالعات بیوانفورماتیک LEAهایبرنج، پروتئین: هاکلیدواژه

 : پژوهشی.نوع مقاله

 

 خشکیدرگیر در تحم  به تنش LEA  هایپروتئینمطالعه بیوانفورماتیک  (1400)مرتضوی مجتبی ، عبدلی نسب مریم استناد:

 ، مجله بیوتکنولوژی کشاورزی (..Oryza sativa L)و برنج  (.Hordum vulgare L)در جو 
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 مقدمه

ترین های مولکولی در زمره مهمهای به عم  آمده روشن نمود که مکانیسممیلادی مطالعات و بررسی 80در اواخر دهه 

 Mohammadabadiها( هستند )، رونویسی، ترجمه و حتی نحوه تنظیم ژنDNAفرایندهای ژنتیکی )مشتم  بر همانندسازی 

and Tohidinejad 2017 .) شود و در صورت عدم نیاز به فرآورده کند کنترل میمحیطی که در آن رشد مینیاز به بیان ژن توسط

 هایداده تحلی  از آمده دست به (. اطلاعاتAhsani et al. 2019) ژن، آن ژن به صورت خاموش و غیرفعال باقی خواهد ماند

 ژنی، هایتفاوت و هاشباهت یافتن برای اطلاعاتی هایبانک در هاتوالی کردن خط به در بیوانفورماتیک، علم وسیله به زیستی

 کندمی کمک پروتئینی هایتوالی و هاژن میان فیلوژنتیک ارتباط یافتن و هاژن محصومت کردعم  و ساختار گوییپیش

(Hadizadeh et al., 2013; Hadizadeh et al.,2014).  
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مناطق  از بسدیاری در را زراعی عملکرد گیاهانتولید و  است که خشکی یکی از عوام  محددودکنندده مهدم محیطدی

ای مقاومت به خشکی صفت پیییده  (Allagulova et al. 2003).دهدمی خشک مانند ایران تحدت تدأ یر قدرارخشک و نیمه

هایی یک گروه ب رگ از ژن .فی یولوژیکی و بیوشیمیایی بستگی دارد العم  میان صفات مختلف است که بروز آن به عم  و عکس

شوند، کشف شده است. هایی که در خلال رسیدگی دانه به صورت طبیعی خشک میشوند با آزمایش جنینکه توسط تنش تنظیم می

کنند و انتظار زایی( را رم سازی میهای فراوان در مراح  پایانی جنین)پروتئین LEA1های های معروف به پروتئینها پروتئیناین ژن

 خانواده  LEA  هایپروتئین (Battaglia & Covarrubias 2013). محافظت از غشای سلول ایفای نقش نمایندرود که در می

 و برنج از جمله محصول چندین در LEAهای ژنی خانواده. (Gao et al. 2016) گیاهی هستند سلسله سراسر متنوعی در و ب رگ

 کم با وزن مولکولی LEA های. پروتئین(Sasaki et al. 2014اند )شده شناسایی هامیکروارگانیسم و مهرگانذرت و برخی بی

های پروتئیندهند. می تشکی  طبیعی شک  در نظمساختاری بی های تکراری،موتیف با و بوده هیدروفیلی آمینهاسیدهای دارای

LEA داده پایگاه در خانواده هشت حداق  به Pfam شوندبندی میهمولوگ طبقه و اولیه توالی اساه بر :LEA-1، LEA-2، 

3-LEA، 4-LEA، 5-LEA، 6-LEA، 218PVLEA 3 وSMPO (; 1989. et al; Dure 1979. al etCuming 

1996 & BartelsIngram ). هایپروتئینای از ها دستهیا دهیدرین 1 گروههای پروتئین LEA  هستند که بهترین و بیشترین

 RKEQ [L/M] G [T/E] EGY [Q/K] EMGRKGG) آمینواسید 20 حاوی .مطالعات برروی آنها صورت گرفته است

[L/E] )باشندمی (Amara et al. 2014 )پاتیک، یک قطعه متص  به باقیمانده شود که از یک مارپیچ آلفای آمفیبینی میو پیش

 Close etشند )باترمینال خود است، تشکی  شده N در بخش  DGYGNPشده که حاوی توالی سرین و یک موتیف حفاظت

al. 1993; Dure 1993).  گروهLEA-2 نام  به حاوی یک توالیsegment K- ((EKKGIMDKIKEKLPG باشند می

 11 قطعه حاوی یک LEA-3های پروتئینکنند. می در متابولیسم سلول عم  هاپروتئین از محافظت برای چپرون عنوان به که

 موتیف تکرار از ایدنباله هیچ شام  LEA-4گروه . باشندمی تکرار 13 با( TAQ [A/S] AK [D/E] KT[S/Q] E) آمینواسید

 آمینواسیدها باقیمانده همولوژی دهد. را شک  4مارپیچ آلفا ساختار تواند می که است Nانتهای  در شدهمحافظت ساختار دارای اما نیست،

 دخی  رسیدگی و بلوغ بذور در شرایط کم آبی در احتمام هاپروتئین این که دهدمی نشان که است، کم LEA-5 گروه پروتئین

 و ایهسته مناطق در عمدتا LEAهای پروتئین که دهدمی نشان سلولی آنالی  تجمع درون. (Amara et al. 2014هستند )

 ریشه و جوانه ها،نهال در اما شوند،می مشاهده گیاهی هایدانه در عمدتا چه اگر. (Zhang et al. 2002) دارند قرار سیتوپلاسم

 و نداشته ظاهری آن یمی فعالیت هیچ به خشکی، تحم  در درگیر هایدیگر پروتئین با مقایسه در اند وشده نی  شناسایی گیاهان

 هایپروتئین که است داده نشان مطالعات (. برخیChen et al. 2002کنند )می عم  غشاها و هابیومولکول محافظ عنوان به احتمام

                                                      
1.  Late Embryogenesis Abundant Proteins 

2. Phaseolus vulgaris LEA 

3 . Seed maturation protein 

4. α-helical 
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LEA دلی  به است ممکن حفاظت این کنند،عم  می شده ها از تجمع القامحافظ آن یم عنوان به استره شرایط مشخصی تحت 

 برخورد می ان شده و نامیده مولکولی عملکردی پوشش محافظ عنوان تحت که باشد LEA هایپروتئین توسط فضای خالی شدن پر

 در که( فل  و کلسیم هاییون جداسازی به LEA هایپروتئین این، بر علاوه .دهدمی کاهش را رسوب شده هایپروتئین بین

 Shimizu, et) ایشیشه حالت گیریشک  به ( و یاKrüger et al. 2002کنند( )می شرکت گیاهان در سیگنالینز مسیرهای

al. 2010پروتئین که است آن از حاکی هایافته این .کنندمی ( کمک LEA ایفا مهمی نقش آبی کم از گیاهان از حفاظت در 

تر هستند. دهد که غلات نسبت به سایر گیاهان در برابر خشکسالی مقاوممطالعات اخیر نشان می .(Liabg et al. 2016کنند )می

بر های مربوطه ( نشان داده شد که ژنPrunus mumeدر آلو چینی )LEA توالی پروتئینی  30در بررسی تج یه و تحلی  ژنومی 

، LEA1 ،LEA2 ،LEA3 ،LEA4و به هشت خانواده ) توزیع یافته 3ها به ج  کروموزوم شماره روی همه کرموزوم

LEA5،PvLEA18  ،SMPO ها به گروه دهیدرین تعلق داشتند )درصد توالی 70بیش از بندی شدند.و دهیدرین( گروهDu et 

al. 2013 .)هایدر بررسی پروتئینLEA  های مربوطه را در نه گروه مج ا قرار داد. ج یه و تحلی  فیلوژنی، توالیزمینی، تدر سیب

 (.Charfeddine et al. 2015) برنج و آرابیدوپسیس شناخته شدند  LEAهایها به عنوان ارتولوگ پروتئینبرخی از این پروتئین

 LEA-2های مشخص شد که دومن مذکور در گروه پروتئین WHY(5 (در بررسی دومن پاسخ به تنش و واکنش فوق حساسیت

 .Mertense et alگردد )های غیرزنده و زنده را باعث میها حضور داشته که القای مقاومت در برابر تنشدر گیاهان و باکتری

( آنها را در Populus trichocarpaدر صنوبر کالیفرنیایی ) LEAهای (. تج یه و تحلی  ژنومی پنجاه و سه توالی پروتئین2018

-LEA2و  LEA2-1 باشند. به ج گروهمی LEA هایهای تکراری خاص پروتئینهشت گروه قرار داد که اکپریت دارای موتیف

ها دارای اینترون کم بوده و در سرتاسر در پنبه نشان داده شد که این ژن LEAتوالی ژنی  242مابقی هیدروفی  بودند. در بررسی  3

های دفاعی مرتبط دخی  های مربوطه در مقاومت به تنش و پاسخنشان داد که ژن  6اند. آنالی  آنتولوژی ژنیتوزیع شده کروموزوم ها

باشند که از لحاظ کارکردی می TACو عناصر  ABRE ،MBS ،W-BOXهای باشند و اکپریت در پروموتورشان دارای توالیمی

 (. Magwanga et al. 2018در مقاومت به تنش خشکی نقش دارند )

های عملکردی این ، مطالعه ساختاری و دومن LEAهایبا توجه به ناشناخته بودن مکانیسم القای مقاومت توسط پروتئین

ای را در خصوص شناسایی مکانیسم و القای های مقاوم و حساه به خشکی و بررسی تفاوت بین آنها پنجرهدر گونه هاپروتئین

توان به ترین غلات میاز جمله مهمها مربوطه از طریق مهندسی ژنتیک فراهم خواهد کرد. ها و انتقال ژنمقامت توسط این پروتئین

جو و برنج اشاره کرد که برای تغذیه جمعیت جهانی از اهمیت بامیی برخوردار هستند. گیاه جو با داشتن تحم  نسبی در برابر خشکی، 

در مطالعه  .باشدمیهای خاك قادر به رشد و تولید محصول بارندگی و سایر محدودیت نسبت بده سدایر غدلات در مناطقی با کمبود

                                                      
5.  Water Stress and Hypersensitive response (WHY) domain 
6. Gene onthology 
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گیاه مقاوم و حساه به خشکی )جو و برنج ( بررسی و مقایسه  دو  LEAهایهای مختلف پروتئینحاضر ساختار و عملکرد گروه

 گردید.

 

 هامواد و روش

 12،  (Hordeum vulgareدر گیاه جو ) LEAهای به پروتئین توالی مربوط 62توالی نوکلئوتیدی و پروتئینی تعداد 

( از Oryza sativa japonicaتوالی گیاه برنج زیر گونه ژاپنی ) 20( و Oryza sativa indicaتوالی گیاه برنج زیرگونه هندی )

های حاصله بندی شد. از گروهگروه ClustalWدریافت گردید و با استفاده از نرم اف ار  UNIprotو  NCBIهای اطلاعاتی پایگاه

بندی گردید. گروه MEGA7، تعدادی توالی انتخاب و جهت ادامه کار با استفاده از نرم اف ار LEAمربوط به یک کلاه پروتئینی 

 آمینواسیدها، اتمی ترکیب و تعداد پروتئین،  بات تعیین به منظور 7 باتیبی ، شاخصPIتعداد آمینواسید، وزن مولکولی، شاخص 

محاسبه  EXPASY و سایت ProtParam در 10شاخص آلیفاتیک و( GRAVY) 9هیدروپاتیک میانگین می ان ،8پروتئین عمرنیمه

بینی موقعیت مکانی دست آمد. پیشها بهاطلاعات مربوط به موتیف SMARTو   MEMEهای اطلاعاتیگردید. با استفاده از پایگاه

تخمین زده شد. آنالی  باندهای هیدروژنی و غیرهیدروژنی  WoLF PSORTگاه اطلاعاتی ها درون سلول با استفاده از پایپروتئین

-SWISSهای اطلاعاتی ها از پایگاهانجام گرفت. جهت تعیین ساختار پروتئین WHAT IFو  PICاف ارهای با استفاده از نرم

MODE  وI-TASSER اف ارهای و جهت مشاهده مدل ساختاری از نرمPYMOL  وSPDBV .بینی پیش استفاده گردید

  انجام شد. Blast2GO 5.2ها با نرم اف ار فعالیت بیولوژیکی و مولکولی پروتئین

 

 نتایج و بحث

(. در بررسی 1aگروه تشخیص داده شد )شک   13های مربوط به گیاه جو تعداد بندی توالیدر گروه :هابندی توالیگروه   

دارند. در نهایت  LEAهای قرار گرفته در یک گروه مشابهت زیادی از نظر کلاه پروتئینی های حاص  مشخص گردید توالیگروه

های برنج هندی های مربوط به گونهبندی توالی پروتئینهای حاص  جهت ادامه کار انتخاب گردید. در گروهتوالی از گروه 32تعداد 

((Oryza sativa indica   شک( 1تعداد چهار گروه تشکی  شدbک )ها جهت ادامه کار ه تعداد پنج توالی به عنوان نماینده گروه

( تعداد پنج گروه تشکی  )شک   (Oryza sativa japonicaهای برنج ژاپنیهای مربوط به گونهبندی توالیانتخاب گردید. در گروه

                                                      
7. instability index (II) 
8.  Half life 
9. Grand average of hydropathicity 
10. Aliphatic index 
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1cکه پروتئین های انتخاب نشان دادندوالیبندی تتوالی جهت ادامه کار انتخاب گردید. نتایج گروه 10های حاص  تعداد ( و از گروه-

(. درخت کلاستر از مح  بیشترین فاصله بین 2با کمترین اختلاف در یک گروه واقع شدند )شک   LEAهای مشابه های گروه

، LEA  (Hundermark & Hincha 2018) هایبندی پروتئین(. بر اساه گروهEveritt et al. 2011ها برش داده شد )گروه

با دو عضو کمترین تعداد توالی را در بر گرفتند. در  PVLEA18 و  SMPO( بیشترین توالی، 4تا  1ها )کلاه ده دهیدرینخانوا

های پروتئینی مطالعه درصد توالی 85ها کلاه یک بیشترین و کلاه سه کمترین تعداد توالی را شام  شدند. بیش از بین دهیدرین

در برنج زیرگروه هندی و   PVLEA18قرار گرفتند. دو توالی LEA-5درصد در گروه  5/12ها و شده در جو در گروه دهیدرین

 .در برنج زیر گروه ژاپنی واقع شدند SMPOژاپنی و توالی 

های اطلاعات مربوط به توالی های اطلاعاتیهای حاص  از پایگاهبر اساه داده :های انتخاب شدهمشخصات توالی

، نوع و NCBIانتخابی از جمله شماره پروتئین، شناسه  بت شده توالی پروتئین و توالی نوکلئوتیدی مربوطه در پایگاه اطلاعاتی 

، نقطه 11(. همینین وزن مولکولی1های پایگاههای اطلاعاتی به دست آمد )جدول کلاه پروتئین و تعداد آمینواسید بر اساه داده

، شاخص 15، شاخص ناپایداری14، تعداد آمینواسیدهای با بار منفی13، تعداد آمینواسیدهای با بار مپبت12ای والکتریک محاسبه شده

هایی که در پاسخ ، تعداد دومن18بینی شده با قطعیتهای پیش، تعداد دومنGRAVY(17(گری ی ، بیشترین می ان آب16آلیفاتیک

مختلف  های اطلاعاتیاز پایگاه 19ذخیره درون سلولی پروتئین( نقش دارند و جایگاه WHYفوق حساسیت ) به تنش آبی و واکنش

درصد( کوچک بوده و دارای وزن مولکولی کمتر از 87/69ها )آورده شده است. نتایج نشان داد اکپر پروتئین 2استخراج و در جدول 

و بیشترین وزن مولکولی  PvLEA18و  LEA-5 ،LEA-3های خانواده باشد. کمترین وزن مولکولی در پروتئینکیلودالتون می 30

 خالص شود. بارمی تعیین شده یونی ه هایگروه pK مقادیر با مشخص pH هر در پروتئین خالص بار ها مشاهده گردید.در دهیدرین

حلالیت  کمترین هاپروتئین .است منفی pI از بامتر pH در و مپبت pI زیر های pH در صفر،( pI) ای والکتریک نقطه در پروتئین

هایی که در آن حلالیت های گیاهی و طراحی آزمایشیک پروتئین برای کار با پروتئین pI دانستن. دارند خود pI ن دیکی در را

که  باشندمی PI<7ها دارای درصد توالی 50تقریبا  (.Righetti et al. 1981باشد )پروتئین یک عام  حیاتی است، بسیار مفید می

 گردد.را شام  می SMPOو  LEA-5 ،LEA-2  ،PvLEA18روتئینی های پاز جمله گروه

 

                                                      
11. Molecular weight 

12 .Theoretical pI 

13. Total number of positively charged residues 

14. Total number of negatively charged residues 

15 .Instability index 

16. Aliphatic index 

17. Grand average of hydropathicity (GRAVY) 

18. Confidently predicted domains (CFD) 

19.  Protein Subcellular Localization Prediction  
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در جو،  LEAهای توالی مربوط به پروتئین 20و  12،  62بندی به ترتیب دندروگرام حاصل از گروه .1شکل 

 برنج هندی و برنج ژاپنی

Figure 1. Dendrogram derived of grouping for 62, 12 and 20 LEA protein sequences in 

barley, Indian and Japanese rice, respectively. 

 

 

های مورد مطالعه دارای مقدار شاخص پایداری درصد توالی 87ها نشان داد که بیش از محاسبه شاخص پایداری پروتئین

گری ی لی پروتئین با مجموع می ان آبگری ی توارسد که ساختار پایدار داشته باشند. ارزیابی میانگین آببوده و به نظر می 40بامی 

باشد. نتایج ما با دهنده هیدروفی  بودن پروتئین میگردد. مپبت بودن این شاخص نشانآمینواسیدهای موجود در توالی مشخص می

های ( در بررسی توالی2008) et al. Hundertmarkمربوط به کل ا و  LEAهای ( در بررسی توالی2016) .Liang et alنتایج 

LEA های گروه ها هیدروفی  هستند در این بین پروتئینمربوط به آرابیدوبسیس مطابقت دارد. اکپر پروتئینLEA-5  و برخی

 تر هیدروفیلی بیشتری نشان دادند.منفی GRAVYدهیدرین ها با می ان 
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در غلات مورد  LEAهای های انتخاب شده  مربوط به پروتئینبندی توالیدندروگرام حاصل از گروه .2شکل 

 مطالعه

Figure 2. Dendrogram derived of grouping selected LEA protein sequences in studied 

cereals. 

 

 LEA-5های گروه دهد که پروتئین( نشان می2008) et al. Hundertmarkو  Liang et al. (2016)مطالعات 

دوستی باشند که دلیلی بر آبها دارای بار سطحی بام میاکپریت قریب به اتفاق توالی دهدهیدروفیلی بیشتری دارند. نتایج نشان می

 (.Liang et al. 2016باشد. از جمله تشکی  ساختار چپرونی برای محافظت در برابر تنش خشکی )و ساختار قاب  انعطاف آنها می

مورد مطالعه نشان داد اکپریت این  LEAهای ئینبینی جایگاه درون سلولی پروتبرای پیش WoLF PSORTنتایج حاص  از 

 ها در مح  هسته سلول قرار دارند. پروتئین
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های مختلف پروتئینی نشانگر حضور ها در گروهبررسی موتیف :های پروتئینی مورد مطالعهها در گروهبررسی موتیف

ها هر تعداد سه موتیف مشاهده گردید. در اکپر توالیها در گروه دهیدرین باشد.شده در بین اعضای یک گروه میهای حفاظتمکان

تعداد دو موتیف،   LEA2های های جو دو و یا یک موتیف مشاهده گردید. در گروه توالیسه موتیف مشاهده گردید. در برخی توالی

موتیف  LEA3و  SMPOهای تعداد سه موتیف مشاهده گردید. در گروه توالی PvLEAو  LEA4 ،LEA5های در گروه توالی

 (.3مشاهده نگردید )شک  

درصد در سلول،  28بینی اج ای سلولی پروتئین های گروه دهیدرین نشان داد که پیش  :هانتایج حاصل از آنتولوژی ژن

درصد در اج ای غشا درگیر هستند.  3درصد در اج ای ارگان  و  8درصد در ارگان ،  8درصد در غشا،  25درصد در اج ای سلولی،  28

 20درصد در فعالیت کاتالیکی دخالت دارند که شام  33درصد در بایندینز و  67ها نشان داد که بینی فعالیت مولکولی آنپیش

درصد  20درصد فسفاتیدی  اینوزیتول بایندینز،  20بایندینز، درصد فسفاتیدیک اسید 20درصد فسفاتیدی  گلیسرول بایندینز،

بینی فعالیت درصد فعالیت دی سولفید ای ومرازی دارند. پیش 10فعالیت اکسیدوردوکتاز و درصد  10فسفاتیدی  سرین بایندینز، 

درصد در پاسخ به  33درصد در سازگاری به سرما و  33درصد در پاسخ به کمبود آب،  33ها نشان داد که بیولوژی این پروتئین

  (.4آبسی یک اسید نقش دارند )شک  

درصد در اج ای سلولی  50ها در سلول و درصد توالی 50نشان داد که LEA-2 های گروه بینی اج ای سلولی پروتئینپیش

درصد  33درصد در بایندینز یون مس و  33درصد در کوئین بایندینز،  33بینی فعالیت مولکولی آنها نشان داد درگیر هستند. پیش

ها در پاسخ به خشکی، درصد پروتئین 50ها نشان داد که وتئینبینی فعالیت بیولوژی این پرفعالیت آمین اکسیدازی اولیه دارند. پیش

  (.5احیا نقش دارند )شک  -درصد در اکسیداسیون 25درصد در فرایند متابولیکی آمین و  25

بینی ها در میتوکندری درگیر هستند. اما پیشنشان داد که همه توالیLEA-3  های گروه بینی اج ای سلولی پروتئینپیش

 (.6ها داده نشد )شک  فعالیت مولکولی و فعالیت بیولوژی این پروتئینخاصی از 

درصد در ارگان ،  31درصد توالی ها در اج ای سلول،  31نشان داد که LEA-4 های گروه بینی اج ای سلولی پروتئینپیش

ها در درصد پروتئین 33نشان داد که ها بینی فعالیت بیولوژی این پروتئیندرصد در غشا درگیر هستند. پیش 6درصد در سلول و  31

درصد در تنظیم مپبت پاسخ به کمبود آب نقش دارند. اما پیش 33درصد در تنظیم مپبت پاسخ به تنش شوری و  33پاسخ به انجماد، 

  (.7ها داده نشد )شک  بینی خاصی از فعالیت مولکولی این پروتئین
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و خانواده، شماره دسترسی پروتئین و نوکلئوتید،  مورد مطالعه )نام گونه LEAهای توالی . معرفی1جدول

  کلاس و نوع پروتئین و تعداد اسیدآمینه(

Table 1. Introduction of the studied LEA sequences (species and family name, protein and 

nucleotide accession number, class and type of protein and amino acid number) 

 گونه
Species 

 

 خانواده
Family 

 نام عمومی
Common 

name 

 شماره پروتئین
Protein  no. 

شماره دسترسی 

 نوکلئوتید
Nucleotid 

Accession no 

شماره دسترسی 

 پروتئین
Proteins 

Accession no. 

 شماره کلاه

LEA Class 

no. 

LEAPdb 

(2010) 

 شماره کلاه

LEA class no. 

Hundermark 

and Hincha (2008) 

 تعداد اسید

 آمینه
AA number 

   9 AP005172.4 BAC83841 8 LEA-2 368 

   19 ---------- NP_001043619 7 LEA-2 180 

Oryza 

sativa 

Japonica 

Poaceae 

 
Rice 14 AP008215.2 BAH94621 12 PVLEA18 112 

   8 EF444534.1 ABS44866 2 Dehydrin 292 

   15 --------- DH16B_ORYSJ 1 Dehydrin 164 

   13 AP008217.2 BAF28201 1 Dehydrin 326 

   12 AP008217 BAD61548 11 SMPO 277 

   10 AP003506 BAD19162 6 LEA-4 471 

   1 AP004018 A3AHG5 6 LEA-4 344 

   7 ---A3AHG5 ABF94178 6 LEA-4 400 

   1  A2XG55 6 LEA-4 299 

   5  A2ZDX9 1 Dehydrin 172 

Oryza 

sativa 
Poaceae Rice 11  EAZ09524 12 PVLEA18 112 

Indica   10 CM000127.1 EAY87014 2 Dehydrin 333 

   6 KX219625.1 APU66353 6 LEA-4 215 

   5 AJ890140.1 CAI65404 2 Dehydrin 285 

   5 AF043093.1 AAD02259 2 Dehydrin 153 

 Poaceae Barley 8 AF155129.1 AAD38400 2 Dehydrin 255 

Hordeum 

vulgare 
  60 --------- Q02400 5 LEA-5 141 

   7 AF043096.1 AAD02262 4 Dehydrin 133 

   17 AY349246.1 AAQ55346 4 Dehydrin 574 

   16 AY349240.1 AAQ55340 4 Dehydrin 333 

   38 EF535810.1 ABS85196 4 Dehydrin 333 

   40 FJ026802.1 ACH89911 6 LEA-4 518 

   18 AY681974.1 AAT81473 3 Dehydrin 214 

   13 AF181461.1 AAF01699 1 Dehydrin 107 

   36 DQ885460.1 ABI34704 1 Dehydrin 232 

   45 --------- Q9SPA6 1 Dehydrin 507 

   46 KC963063.1 AGT62685 1 Dehydrin 486 

   3 AF043089.1 AAD02255 1 Dehydrin 146 

   19 AY895881.1 AAX14177 1 Dehydrin 155 

   20 AY895883.1 AAX14179 1 Dehydrin 222 

   33 AY895927.1 AAX14222 1 Dehydrin 222 

   49 KC963091.1 AGT62713 1 Dehydrin 183 

   29 AY895913.1 AAX14208 1 Dehydrin 191 

   24 AY895905.1 AAX14200 1 Dehydrin 184 

   26 AY895908.1 AAX14203 1 Dehydrin 191 

   47 KC963088.1 AGT62710 1 Dehydrin 181 

   32 AY895925.1 AAX14220 1 Dehydrin 191 

   27 AY895909.1 AAX14204 1 Dehydrin 194 

   35 AY895929.1 AAX14224 1 Dehydrin 191 

   50 KC963093.1 AGT62715 1 Dehydrin 191 

 

  

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/34394536
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/115438679
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/BAH94621
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/152940803
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/122207813
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/113645060
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/54290888
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/47497112
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/158513346
https://www.uniprot.org/uniprot/A3AHG5
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/108706383
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/158513197
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/152013509
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/EAZ09524
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/EAY87014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/61657606
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/4105115
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/5052009
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/547818
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/4105121
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/33943284
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/33943272
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/154759403
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/199582497
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/50812722
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/6017948
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/113374280
http://www.uniprot.org/uniprot/Q9SPA6
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/532003410
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/4105107
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/60116279
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/60116283
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/60116370
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/532003804
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/60116342
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/60116326
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/60116332
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/532003798
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/60116366
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/60116334
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/60116374
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/532003808
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اطلاعات مربوط به وزن مولکولی، نقطه ایزوالکتریک، بار الکتریکی آمینواسیدها، شاخص ناپایداری،  .2جدول 

 مورد مطالعه  LEAهایشاخص آلیفاتیک، دومن و جایگاه درون سلولی توالی

Table 2. Information related to molecular weight, isoelectric point, charge of amino acids, 

instability index, aliphatic index, domain and subcellular positions of the studied LEA 

sequences 

 گونه

Species 

شماره 
 پروتئین
LEA 

Protein  

no. 

 شماره کلاه

LEA class no. 

Hundermark 
and Hincha 

(2008) 

 وزن مولکولی
Molecular 

weight 
 

نقطه 
 ای والکتریک
Theoretical 

pI 

منفیبار   

Neg. 

charge 

بار 

 مثبت

Pos. 

charg
e 

شاخص 

 ناپایداری
Instability 

index 
 

شاخص 

 آلیفاتیک
Aliphatic 

index 
 

شاخص 

 آبگریزی
GRAVY 

 

تعداد 

دومن 

قطعی 
 

CFD 

no. 

تعداد 

دومن 

پاسخ به 

 تنش
WHY 

Domain 
No. 

جایگاه زیر 

 سلولی

Subcellula

r location 

 9 LEA-2 41079.73 4.98 58 38 27.62 88.70 -0.295 3 2 Cyto 

 
Oryza 

19 LEA-2 19751.37 4.79 31 21 24.72 88.22 -0.255 2 1 Cyto 

sativa 14 PVLEA18 11890.02 5.88 14 11 30.36 54.11 -0.880 1 0 Nucl 
Japonica 8 Dehydrin 31089.44 5.66 58 43 62.98 54.90 -1.077 4 0 Nucl 

 15 Dehydrin 16537.01 9.27 14 18 24.32 32.26 -1.033 4 0 Nucl 

 13 Dehydrin 31251.58 8.95 18 21 16.81 34.42 -0.687 9 0 Nucl 
 12 SMPO 27921.39 4.17 42 19 25.57 73.54 -0.295 6 0 Cyto 

 10 LEA-4 47315.54 6.39 68 64 22.55 49.94 -0.791 11 0 Nucl 

 1 LEA-4 36791.20 6.39 66 64 15.28 50.29 -1.009 5 0 Pero 
 7 LEA-4 41859.93 8.26 77 79 27.73 51.02 -1.043 8 0 Extr 

Oryza 1 LEA-4 35661.96 6.01 64 60 15.57 51.05 -0.992 5 0 Pero 

sativa 5 Dehydrin 17325.88 9.19 15 18 14.17 25.52 -1.076 3 0 Nucl 
Indica 

 

11 PVLEA18 11939.09 6.02 14 12 31.32 53.21 -0.914 1 0 Mito 

 10 Dehydrin 31061.38 5.66 58 43 62.98 54.25 -1.086 4 0 Nucl 

 6 LEA-4 22141.16 9.14 31 36 11.94 38.19 -0.996 3 0 Mito 
 59 LEA-5 9972.73 5.49 18 16 41.83 37.85 -1.372 1 0 Nucl 

 61 LEA-5 9961.75 6.33 16 16 47.88 37.85 -1.376 1 0 Nucl 

 2 Dehydrin 14427.66 8.00 18 19 35.09 38.39 -1.069 3 0 Nucl 
 57 Dehydrin 14441.69 8.00 18 19 36.02 38.39 -1.069 3 0 Nucl 

 54 Dehydrin 14239.70 9.59 15 21 44.13 40.79 -1.043 2 0 Nucl 

 62 LEA-5 16896.41 5.58 33 28 33.98 30.65 -1.551 1 0 Nucl 
 5 Dehydrin 27725.87 5.21 59 43 55.52 62.00 -1.093 5 0 Nucl 

Hordeum 

vulgare 

8 Dehydrin 14239.47 6.59 18 17 34.81 42.34 -0.905 2 0 Nucl 

 60 LEA-5 14604.89 5.38 29 23 37.86 32.33 -1.479 2 0 Nucl 

 7 Dehydrin 58505.79 6.65 59 49 2.58 28.92 -1.161 10 0 Nucl 

 17 Dehydrin 33949.21 6.67 33 27 0.51 27.30 -1.197 7 0 Nucl 
 16 Dehydrin 33980.22 6.63 34 28 0.56 27.30 -1.212 5 0 Nucl 

 38 Dehydrin 52220.50 6.95 68 66 21.58 47.51 -0.843 7 0 Nucl 

 40 LEA-4 21937.88 8.83 29 32 15.56 38.27 -1.046 3 0 Nucl 

 18 Dehydrin 12050.20 6.84 31 30 37.26 23.74 -2.206 2 0 Nucl 

 13 Dehydrin 23461.69 6.26 27 23 31.31 51.90 -0.738 4 0 Nucl 

 36 Dehydrin 47872.90 8.97 24 28 -8.16 32.41 -0.715 8 0 Nucl 

 45 Dehydrin 46156.07 8.80 25 28 -6.89 32.20 -0.748 9 0 Nucl 

 46 Dehydrin 15127.64 9.52 15 20 34.94 30.89 -1.151 4 0 Nucl 
 3 Dehydrin 15714.00 8.07 16 17 15.03 31.55 -1.103 4 0 Nucl 

 19 Dehydrin 22287.95 8.72 15 17 10.79 23.78 -1.071 4 0 Nucl 

 20 Dehydrin 22214.90 8.72 15 17 10.11 24.68 -1.036 4 0 Nucl 
 33 Dehydrin 18229.76 8.04 16 17 18.26 32.08 -0.967 5 0 Nucl 

 49 Dehydrin 18882.53 8.81 15 17 12.35 33.30 -0.884 5 0 Nucl 

 29 Dehydrin 18338.93 9.10 15 18 16.68 32.45 -0.955 5 0 Nucl 
 24 Dehydrin 18982.59 9.10 15 18 10.77 31.73 -0.959 5 0 Nucl 

 26 Dehydrin 18093.75 9.30 14 18 16.47 32.43 -0.948 5 0 Nucl 

 47 Dehydrin 18896.56 9.30 14 18 13.70 31.26 -0.938 5 0 Nucl 
 32 Dehydrin 19140.82 8.81 15 17 14.81 32.27 -0.891 5 0 Nucl 

 27 Dehydrin 18968.62 9.10 15 18 14.24 31.26 -0.954 5 0 Nucl 

 35 Dehydrin 18995.69 9.30 14 18 11.22 32.25 -0.942 5 0 Nucl 
 50 Dehydrin 18996.67 9.10 15 18 12.06 32.25 -0.942 5 0 Nucl 
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 های مورد مطالعهتوالی LEAهای ها در گروهتوالی آمینواسیدی و وضعیت قرارگیری موتیف .3 شکل

Figure 3. Amino acid sequence and the status of motifs in the LEA groups of the studied 

sequences 

 

درصد در سلول  50  ها در اج ای سلول ودرصد توالی50نشان داد که LEA-5 های گروه بینی اج ای سلولی پروتئینپیش

آبسی یک اسید نقش دارند. اما  ها در پاسخ بهبینی فعالیت بیولوژی این گروه پروتئینی نشان داد که همه پروتئیندرگیر هستند. پیش

 (.8ها داده نشد )شک  فعالیت مولکولی این پروتئینبینی خاصی از پیش

های غیرفولد ها در بایندینز پروتئیندرصد توالی 50نشان داد که PVLEA18 های گروه بینی فعالیت مولکولی پروتئینپیش

ها در درصد توالی 50بینی فعالیت بیولوژی این گروه پروتئینی نشان داد که نقش دارند. پیش ATPدرصد در بایندینز  50 شده و

(. 9ها داده نشد )شک  بینی خاصی از اج ای سلولی این پروتئیندرصد در فولدینز پروتئین دخالت دارند. اما پیش 50پاسخ به تنش و

 هیچ فعالیت مشخصی نشان داده نشد. SMPOدر گروه 
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A 

 
b 

 
C 

های مورد توالی ( گروه دهیدرینcمولکولی )و  (b(، فعالیت بیولوژی )aبینی جزء سلولی )پیش .4شکل 

 مطالعه 

Figure 4. Prediction of cellular component (a), biological (b) and molecular activity (c) of 

the dehydrin group in the studied sequences  
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B 

 
C 

 های مورد مطالعه توالی  LEA-2( گروهcمولکولی )و  (b(، فعالیت بیولوژی )aبینی جزء سلولی )پیش .5شکل 

Figure 5. Prediction of cellular component (a), biological (b) and molecular activity (c) of 

the LEA-2 group in the studied sequences 
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 های مورد مطالعهتوالی LEA-3بینی جزء سلولی گروه پیش .6شکل 
Figure 6. Prediction of cellular component of the LEA-3 group in the studied sequences 

 

ها بینی ساختار سه بعدی پروتئینپیش های مورد مطالعه:در جمعیت LEAهای تعیین ساختار مولکولی پروتئین

ها که ساختار آنها از قب  تری از پروتئینسازی همولوژیکی باشد که در آن توالی پروتئین با یک یا تعداد بیشتواند توسط مدلمی

ی آزمایش تعیین وسیلهگردد. وقتی ساختار یک پروتئین از یک خانواده ژنی بهبینی میشناخته شده و دارای شباهت هستند پیش

سازی شوند. پیش شان با ساختار پروتئین شناخته شده، مدلتوانند بر اساه شباهتهای دیگر آن خانواده نی  میگردد، پروتئینمی

ای ( نشان می دهد در جو عمدتا دارای ساختارهای صفحه10و برنج )شک   مختلف در جو LEAبینی ساختار مولکولی پروتئین های 

 باشند.بتا و در برنج مارپیچ آلفا می
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A 

 
B 

 

 های مورد مطالعه توالیLEA-4 گروه  (b( و فعالیت بیولوژی )aبینی جزء سلولی )پیش .7شکل 

Figure 7. Prediction of cellular component (a) and biological activity (b) of the LEA-4 group 

in the studied sequences 
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A 

 
B 

 

  های مورد مطالعهتوالیLEA-5 ( گروه b( و فعالیت بیولوژی )aبینی جزء سلولی )پیش .8شکل 

Figure 8. Prediction of cellular component (a) and biological activity (b) of the LEA-5 group 

in the studied sequences 
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A 

 
B 

 

  های مورد مطالعهتوالی  PVLEA18( گروهb( و فعالیت مولکولی )aبینی جزء سلولی )پیش .9شکل 

Figure 9. Prediction of cellular component (a) and molecular activity (b) of the PVLEA18 
group in the studied sequences 
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B A 

  

D C 

و   (c(، برنج زیر گونه هندی )bو  aمختلف در جو ) LEAهای بینی ساختار مولکولی پروتئینپیش .10شکل 

 (dژاپنی )

Figure 10. Predicting the molecular structure of different LEA proteins in barley (a and 

b), indian (d) and japanese (d) rice 

 

و نقش آنها در تحم  به تنش خشکی در بسیاری از گیاهان ناشناخته است. در این مطالعه  LEAخانواده پروتئین  مشخصه

 قرار دادیم. جو و برنج به عنوان غلات مقاوم و حساه به خشکی مورد مطالعه را در دو غله مهمLEA های توالی ما تعداد مختلف

تا حد زیادی متغیر بود، اگر چه برخی از مناطق غنی از اسیدآمینه تشخیص  LEAتج یه و تحلی  پروتئین موتیف و ترکیب هر خانواده 

 .Battaglia et al(، حبوبات )Hundertmark et al. 2008داده شده که مطابق مطالعات قبلی انجام شده در آرابیدوپسیس )

های مشابه، ساختار مشابه و ترکیب مشابه های متعلق به خانواده( بود. همینین توالیMagwanga et al. 2018( و پنبه )2013

ها توانایی کند آنهای گیاهی بازی میبا وجود ساختار نامنظم، نقش کلیدی را در سلول LEAدهند. پروتئین موتیف را نشان می

، تداخ  با دیگر LEAهای پذیری ساختار پروتئین(. انعطافGoyal et al.  2005ها را با عناصر دیگر دارند )تشکی  چپرون

شوند گردد، از این رو پایداری غشای سلولی در هنگام تنش خشکی را باعث میهای غشائی را منجر میها مانند پروتئینماکرومولکول
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(Olvera-Carrillo et al. 2011این نتایج نشان می .) دهد که پروتئین های LEAهای ذاتی است که آنها را قادر دارای ویژگی

زیستی شکی و دیگر انواع عوام  تنشی غیرهای دیگر تحت تنش خپذیر در حفاظت از مولکولانعطافسازد تا به عنوان واسطه می

در رابطه با آنتولوژی ژنی، فرایندهای بیولوژی، عملکرد مولکولی و اج ای سلولی  .(Patil & Nakamura 2006عم  کنند )

بینی کنیم. این مطالعه نشان ها را پیشدهد که عملکرد مولکولی پروتئینها یا محصومت ژنی به ما  این امکان را میهای ژنویژگی

باشد که بیانگر عملکرد آنها برای متغیر می LEAهای وتئینهای مختلف پرها در بین گروهداد که عملکرد و جایگاه این توالی

ها (. یافتهTolleter et al. 2010) باشدهای سلولی تحت شرایط تنش خشکی میها برای حفظ فعالیتمحافظت از غشاها و آن یم

( است و Cao 2014گی )فرن( و گوجهHundertmark et al. 2008در این مطالعه در راستای گ ارشات قبلی در آرابیدوپسیس )

اند. جایگاه عمدتا در مناطق زیر سلولی مانند کلروپلاست، هسته، سیتوپلاسم و میتوکندری واقع شده LEAکند که پروتئین تایید می

، اتصال ATPهای مختلف مانند باشد. اتصال به مولکولدر سلول، کاملا به یکدیگر مرتبط می LEAدرون سلولی و نقش پروتئین 

کینون، اتصال به فسفاتیدی  گلیسرول، اتصال به فسفاتیدیک  هایهای غیرفولد شده، اتصال به یون مس، اتصال به پروتئینوتئینبه پر

های سولفید ای ومرازی فعالیتاسید، اتصال به فسفاتیدی  اینوزیتول، اتصال به فسفاتیدی  سرین، فعالیت اکسیدوردوکتازی و فعالیت دی

به اسیدهای  LEAبینی شد. اتصال پروتئین های مورد مطالعه به عنوان عملکرد مولکولی پیشدر جمعیت LEAاصلی برای پروتئین 

های نوکلئیک به منظور محافظت از ساختارهای سلولی با تشکی  شبکه هیدروژنی نی  گ ارش شده است که مربوط به نقش پروتئین

LEA های پروتئینی وهباشد. علاوه بر این، گردر تحم  به تنش خشکی میLEA  پایداری غشا را با با ایجاد چپرون با فسفولیپید و

 .Tolleter et alدهند )گونه که در غشاهای مدل تحت خشکی نشان داده شده بود اف ایش میهای قندی همانسایر مولکول

 .Magwanga et alها باشد )در تنش خشکی ممکن است از طریق فعالیت بایندینز آن LEA(. عملکرد مولکولی پروتئین 2010

 های ( مشخص شدکه دومن مذکور در گروه پروتئینWHYدر بررسی دومن پاسخ به تنش و واکنش فوق حساسیت ) .(2018

LEA-2  حضور دارد این نتیجه با بررسیMertens et al.   (2018)باشد.منطبق می 

های دهیدرین و گیاه برنج به اوم به تنش عمدتا دارای توالی: نتایج نشان داد که گیاه جو به عنوان گیاه مقگیری کلینتیجه

دوست با ساختار قاب  انعطاف بوده ها آبرا در بر دارند. اکپر پروتئین LEA2و  LEA4های عنوان گیاه حساه به تنش عمدتا توالی

باشد. جایگاه درون در برابر تنش می دوستی و ساختار قاب  انعطاف آنها جهت تشکی  ساختار چپرونی برای محافظتکه دلیلی بر آب

های مختلف نشانگر حضور مکانها در گروهها در مح  هسته سلول قرار دارند. بررسی موتیفسلولی آنها نشان داد که این پروتئین

ها به پروتئینها بیانگر نقش این بینی فعالیت مولکولی و بیولوژی توالیباشد. پیشهای حفاظت شده در بین اعضای یک گروه می

باشد. ها ازجمله تنش خشکی و فولدینز از طریق فعالیت بایندینز و یا کاتالیک میهای حاصله در مقاومت به تنشتفکیک گروه

باشند. درك فع  و انفعامت الکترواستاتیک کمک های مورد مطالعه دارای تعداد زیادی بارهای مپبت و منفی سطحی میپروتئین

ها ها قاب  فهم باشند. شناسایی این بارهای سطحی و آنالی  آنها در مهندسی پروتئینفرآیندهای مربوط به پروتئین کند بسیاری ازمی
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ها بسیار مهم است. این شناسایی فرصتی برای درك بیشتر روابط های جدید این پروتئینبرای بهبود فعالیت،  بات و برای قابلیت

 های جدید استفاده شود.کن است برای طراحی مولکولکند که ممساختار و عملکرد ایجاد می

سگزاری شماره  :سپا شی  شی 7ص//194/97این پژوهش در قالب طرح پژوه ستفاده از اعتبارات پژوه شگاه  –با ا پژوه

 علوم و تکنولوژی پیشرفته و علوم محیطی، دانشگاه تحصیلات تکمیلی صنعتی و فناوری پیشرفته، کرمان، ایران انجام شده است.

 

 منابع

( بیان ژن لپتین در بافت چربی زیرپوستی گاوهای هلشتاین 1398احسنی محمدرضا، محمدآبادی محمدرضا، اسدی فوزی و همکاران )

 .135-150(، 1)11. مجله بیوتکنولوژی کشاورزی Real Time PCRبا استفاده از 

تفاده از اب ارهای بیوانفورماتیکی در مطالعه اگ ون (. اسدد1392هادی زاده مرتضددی، محمدآبادی محمدرضددا، نیازی علی و همکاران )

 .283-288(، 3)8در ب های تالی و بیتال. ژنتیک نوین  GDF9 ژن 2شماره 

 BMP15(. بررسی بیوانفورماتیکی اگ ون شماره دو ژن1393هادی زاده مرتضی، نیازی علی، محمدآبادی محمدرضا و همکاران )

 .117-120(، 1)9در ب های تالی و بیتال. ژنتیک نوین 
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