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های دخیل در این مسیرها شود. بسیاری از ژنی چندین مسیر آغاز میوسیلهآذین بهدهی در گیاهان، از طریق تحریک مریستم گلگل فرایندروی پیش .دهیچک

های کلیدی نمو گل، از این خانواده ، یکی از تنظیم کنندهAPETALA1 (AP1)کنند. فاکتور رونویسی را کد می MADSی دومین سی خانوادهفاکتورهای رونوی

ین منظور، . بداست، شناسایی، تعیین توالی و سپس بررسی فیلوژنی ژن مورد نظر کرد هر ژن در یک گیاههای مولکولی تحت عمل. اولین قدم برای فهم مکانیسماست

RNA شاهی ی گلکل از غنچه (Lepidium sativum L. استخراج و برای ساخت )cDNA هایژن های اختصاصی بر اساس توالیاستفاده گردید. آغازگر 

 اطمینان حصول و آن الکتروفورزی مناسب الگوی بررسی از مورد استفاده قرار گرفت. پس RT-PCRدر گیاهان هم خانواده، طراحی و برای واکنش  AP1 نهمسا

، BLASTافزارهای  نرم با دریافت، از پس یابی توالی ینتیجه شد. فرستاده یابی توالی برای شده تکثیر یقطعه آمده، بدست PCRمحصول  کیفیت از

MUSCLE ،Gene Runner  وMEGA6  .نوکلئوتید بود  787تعداد به ی ژنی کدشوندهناحیهی تکثیر طول کامل نتایج، نشان دهندهمورد بررسی قرار گرفت

های موجود در پوشانی زیاد توالیها بیانگر تشابه بالا و همچنین همثبت گردید. بررسی NCBIدر پایگاه  KP070728رسی نامیده شد و با شماره دست LsAP1که 

تواند دهی نقش دارد و میدر گذر به گل AP1 ژن عنوان هومولوگبه  احتمالبهنیز  LsAP1مطابق با این نتایج، ، بود. LsAP1بانک ژن با توالی پروتئین استنباطی 

 به عنوان ژن تعیین هویت مریستم گل عمل کند.

 هم ردیفی دهی،، درخت فیلوژنی، گلآغازگر، پروتئین .هاي كلیديواژه
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Abstract. The flowering process in plants proceeds through the induction of an inflorescence meristem triggered by 

several pathways. Many of the genes associated with these pathways encode transcription factors of the MADS domain 

family. The MADS-domain transcription factor APETALA1 (AP1) is a key regulator of flower development. The first 

step in the understanding of molecular mechanisms under the function of each gene in a plant is identification, 

sequencing and phylogeny analysis of that gene. For this purpose, total RNA was isolated from the flower bud of 

garden cress (Lepidium sativum L.) and used for cDNA synthesis. The specific primers were designed on the basis of 

nucleotide sequence alignment of AP1 homologus genes from plants of the same family Brassicaceae and used in RT-

PCR. After observing its electrophoretic pattern and ensuring the quality of PCR product, the amplicon was sent for 

sequencing. Once the results of sequencing were received, the sequence was examined by BLAST, MUSCLE, Gene 

Runner and MEGA6 software. The results indicated the amplification of 787 nucleotides fragment namely LsAP1, 

which was recorded by accession number KP070728 in NCBI database. The studies showed high similarity and 

overlapping of gene bank sequences with LsAP1 illative protein. According to these results, LsAP1 might play a similar 

role as AP1 in flower induction and could act as a flower meristem identity gene in Lepidium sativum L. 
Keywords. Alignment, flowering, phylogenetic tree, primer, protein 
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 مقدمه   
افتد و به عنوان ها اتفاق میای از ژننمو گل در اثر بیان مجموعه   

ی ژنی ی زیستی قابل اهمیت، مطرح است. یک ردهیک پدیده

که زمان هستند دهی های زمان گل، ژنفراینددخیل در این 

شناسی گل دهی را تحت تأثیر قرار داده و قادر به کنترل ریختگل

. تحقیق روی مکانیسم (Guo et al., 1998)آذین هستند و گل

دهی در آرابیدوپسیس نشان داده مولکولی و کنترل ژنتیکی گل

یک ژن تعیین هویت مریستم  APETALA1 (AP1)است که 

ی رویشی به ی گذر از مرحلهتنها کنترل کننده. این ژن نهاستگل 

ی آذین و گل است بلکه همچنین رشد دو حلقههای گلمریستم

های گل شامل کاسبرگ و گلبرگ را تحت کنترل ی اندامبیرون

مربوط  ABC. در مدل ابتدایی (Irish & Sussex, 1990)دارد 

ی وجودآورنده)به Aمتعلق به کلاس  AP1های گل، ژن به اندام

های کلاس ی ژنکنندهتواند فعالکاسبرگ و گلبرگ( است و می

B ی گلبرگ و پرچم( باشد وجودآورنده)به(Mandel & 

Yanofsky, 1995; Jack, 2004). 

 AP1نشان داد که  Nelumbo nuciferaی آنالیز بیانی در گونه   

های گل بیان طور مداوم در پریموردیوم پرچمی و طی تمایز اندامبه

نقش مهمی در  AP1. بنابراین (Kong et al., 2015)شود می

ل ایفا های گکنترل تعیین هویت مریستم گل و تشکیل اندام

LEAFY (LFY )کند. در بررسی روی گلدهی آرابیدوپسیس، می

عنوان یک ژن مهم برای تعیین هویت مریستم گل به AP1مشابه با 

قبل از  LFYشناخته شد. این دو ژن کاملا مستقل نیستند و بیان 

AP1 افتد اتفاق می(Sessions et al., 2000; Grandi et al., 

عیین هویت مریستم به عنوان ژن پایین در ت AP1. بنابراین (2012

با  AP1. (Ng & Yanofsky, 2001)نقش دارد  LFYدست 

های تعیین ، بر روی سایر ژنLFYبیان زود هنگام خود تحت تأثیر 

همچنین در تعیین  AP1گذارد. هویت مریستم گل اثر می

کند که در این ی بعد عمل میهای گل در مرحلههای اندامویژگی

 Mandel et)است  LFYطور غیر مستقیم تحت تأثیر همرحله ب

al., 1992; Liljegren et al., 1999). 

ی یک، شماره هایمدر آرابیدوپسیس روی کروموزو AP1 ژن   

هشت اگزون و هفت اینترون قرار دارد و دارای  و پنج سهدو، 

های مختلف این گیاه ی آن در گونهی کدکنندهاست. طول ناحیه

تا به . (Theologis et al., 2000) استنوکلئوتید  800در حدود 

را در بسیاری از گیاهان  AP1های هومولوگ امروز محققان، ژن

ازجمله گوجه، رز، لاله مردابی، جاتروفا و خشخاش شناسایی 

 ;Mibus et al., 2011; Pabón-Mora et al., 2012)اند کرده

Burko et al., 2013; Kong et al., 2015; Tang et al., 

 ,.Peña et al)هستند ، بسیار محافظت شده AP1های ژن .(2016

هومولوگ  و همکاران نشان داد زمانی که ژن Lü. مطالعات (2001

AP1 گلدهی  فرایندیابد، موجب تسریع به گل داوودی انتقال می

های اخیر همچنین یافته. (Lü et al., 2007)شود در این گیاه می

های دخیل در بسیاری از در بیان ژن AP1دهد که نشان می

ایفای نقش های هورمونی های سلولی و رشد از جمله پاسخفرایند

 .(Wellmer & Riechmann, 2010)کند می

گونه مورد مطالعه در تحقیق حاضر، گیاه شاهی با نام    

(، Brassicaceae، از تیره شب بو ) .Lepidium sativum Lعلمی

سانتیمتر  50-30 ، کمی کرک دار، با ارتفاعیکساله ،گیاهی علفی

ی خوشه هایآذینهای این گیاه، سفید و مجتمع در گل. گلاست

آن خورجینک است. بذر شاهی دارای مقادیر بالایی  یطویل و میوه

دلیل محتوای بالای . همچنین این بذر بهاستاز آهن و کلسیم 

 Kasabe)یی دارد اکسیدانی بسیار بالا ترکیبات فنلی، خاصیت آنتی

et al., 2012).  بعلاوه، بذر این گونه به دلیل میزان بالای

آلکالوئیدها به عنوان داروی مسکن، ضد اضطراب و ضد درد کاربرد 

 .(Shukla et al., 2011)بسیاری در طب سنتی دارد 

های تیره شب بو شناسایی و تاکنون در برخی از گونه AP1ژن    

 Mandel et al., 1992; Menzel et)تعیین توالی شده است 

al., 1995; Aikawa et al., 2010) های بررسی. همچنین

مروری ما نشان داد تاکنون در رابطه با شناسایی این ژن در گونه 

 مذکور، مطالعه ای صورت نگرفته و یا گزارشی منتشر نشده است.

و  داردهی در گیاهان گلی گلبا توجه به اهمیت پدیدهبنابراین 

در پیشبرد این پدیده،  AP1حفظ بقای نسل و نیز نقش اساسی ژن 

تلاش در جهت شناسایی این ژن در گیاه مورد مطالعه که در 

مدل قرار دارد و بذر آن نیز از نظر دارویی حائز اهمیت  ایتیره

 .استاست مفید و هدف تحقیق حاضر 

 

  هاروش و مواد   
ماه، مرداد در هان تهیه شد. بذر شاهی از شرکت پاکان بذر اصف   

 25ای با دمای پرلیت در شرایط گلخانه یحاو یهابذرها در گلدان
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ساعت تاریکی  8ساعت نور و  16ی نوری و دورهدرجه سانتیگراد 

صورت یک روز در میان با گیاهان درحال رشد، به کشت شدند.

دن تغذیه شدند. پس از نمایان ش x  2/1لیتر محلول هوگلندمیلی 25

ها انجام گرفت و برای های گل، نمونه برداری از این اندامغنچه

 مطالعات مولکولی استفاده شد.

ژن مورد نظر نامشخص بود، آغازگرها بر اساس  یکه توال جاآن از   

خانواده، و بر جنس و همهم یاهانگ یرموجود از سا یژن هاییتوال

 ,.Dieffenbach et al)یدند گرد یطراح مرسوماساس اصول 

 Arabidopsisدر  AP1 نژن همسا یمنظور توال ینبه ا. (1993

thaliana (Accession no: Z16421.1) ،Arabidopsis 

halleri (Accession no: AB465587.1) ،Camelina sativa 

(Accession no: XM010472583.1) ،Rorippa indica 

(Accession no: JX103196.1) ،Lepidium perfoliatum 

(Accession no: JX103194.1) ،Cardamine sp. 

(Accession no: AB372085.1) و Sinapis alba 

(Accession no: X81480.1) از بانک ژن NCBI 

(http://www.ncbi-.nlm.nih.gov) ردیفیهمشد.  استخراج 

 MUSCLEافزار با استفاده از نرم هایتوال

(https://www.ebi.ac.uk/Tools/-msa/muscle ) صورت

و با مبنا قرار دادن ابتدا و  موجود یگرفت. براساس نقاط حفاظت شده

و همچنین با توجه  cds (Coding DNA Sequense)ی انتهای ناحیه

´5به نواحی  UTR (Untranslated Region و )3´ UTR 

با  ییآغازگرهای ژن(، ی کدکنندهمل ناحیهمنظور تعیین توالی کا)به

و سپس مناسب  یدندگرد یطراح Gene Runnerافزار استفاده از نرم

در  قرار گرفت. یمورد بررس BLAST افزارنرم ییلهها به وسبودن آن

قرار  یبیو محل تقر AP1 یmRNA یک، طرح شمات1شماره  شکل

 ان داده شده است.نش برنده و برگردانندهی پیشگرفتن آغازگرها

  .انجام شد پیشگامشده توسط شرکت  یطراح یآغازگرها ساخت

 توالی آغازگرها به صورت زیر است:   

Fr-LsAP1< 5′- ATGGGAAGGGGTAGGGTT -3′ > 

Rv-LsAP1< 5′- TGGAATTGTTTCATGCGG -3′ > 
RNA  با استفاده از محلول استخراج  های گلغنچهکل ازRNA 

(GeneAll, RiboEx, Total RNA isolation solution, 

Korea)  استخراج شدشرکت سازنده،  براساس دستورالعملو .

از  RNAغلظت  یینخلوص و تع یابیارز ،حضور یبررس برای

نانومتر و  280و  260 یهادر طول موج یوفتومترراسپکت یهاروش

 Sambrook et)استفاده شد  1ز %ژل آگار یرو یالکتروفورز افق

al., 2001). یتهیه cDNA ساخت  یتبا استفاده از کcDNA 

-RevertAid First Strand cDNA Synt)شرکت فرمنتاز 

hesis Kit ) ییشناسا منظورمطابق دستورالعمل آن انجام شد. بهو 

مواد لازم استفاده شد.  RT-PCRاز  AP1 نساژن هم یتوال یینو تع

درون  1ول میکرولیتر، طبق جد 25برای انجام این واکنش به حجم 

با یکدیگر مخلوط شده و در  DNaseلیتری فاقد لیمی 2/0لوله 

به مخلوط واکنش، افزوده  شد. سپس  cDNAمیکرولیتر  1نهایت، 

با استفاده از دستگاه  2ذکرشده در جدول  PCRی برنامه

 PTC (1148 MJ Mini Personal Termalترموسایکلر مدل 

Cycler BioRad, USA )  .ز انجام پس ااجرا شدPCR حضور ،

منظور  به .بررسی شد 1و کیفیت محصول بر روی ژل آگارز %

 یکرولیترم PCR، 30یق ژن از طر یشده یرتکث یقطعه یتوال یینتع

 یآغازگرهاهر یک از از  یکرولیترم 20به همراه  PCRاز محصول 

 فرستاده شد. تکاپوزیستو برگرداننده به شرکت  برندهیشپ

 ردیفهم BLAST افزارابتدا با نرم یتوال یینتع حاصل از نتایج   

از  یبرخ هاییو توال یاستنباط ایینهآم یداس یشده وسپس توال

با استفاده از  NCBIموجود در بانک ژن  AP1ی هاهمساخت

 هاآن شباهت یزانو م یسهمقا MEGA 6.06 (6140226)افزار نرم

عاتی نواحی همچنین با استفاده از بانک اطلا ید.گرد یبررس

-http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Structureحفاظت شده )

/cdd/cdd.shtml ،)ی همسان های پروتئینی حفاظت شدهدومین

AP1 .در شاهی بررسی شد 

 

 نتایج   
بود که پس از  06/0نانومتر  260در طول موج  RNAجذب    

 ng/ul480ی استخراج شده، RNAجایگزینی در فرمول، غلظت 

-2نانومتر در حدود  280/260علاوه نسبت جذب به شد.برآورد 

ی RNAی مناسب بودن غلظت و کیفیت دهندهبود که نشان 9/1

ی سه باند پررنگ مربوط به مشاهده چنیناستخراجی است. هم

RNA % ی کیفیت ، تأییدکننده1های ریبوزومی روی ژل آگارز

 است )شکل RT-PCRاستخراج شده برای انجام  RNAمطلوب 

، تک باند اختصاصی مربوط PCRواکنش (. با اولین مرتبه اجرای2

 نوکلئوتید 787ی ژن به طول ی کد کنندهتکثیر طول کامل ناحیه به

 (.3)شکل  روی ژل آگارز مشاهده شد
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 .برنده و برگرداننده روی آنو محل قرار گرفتن آغازگرهای پیش AP1 یmRNAطرح شماتیک  -1 شکل

Fig. 1. Schematic illustration of AP1 mRNA and the position of the forward and reverse primers on it. 

 

 .µl 25در حجم  PCRاجزاء مخلوط واکنش  -1 جدول

Table 1. The PCR reaction mixture components in volume of 25µl. 

 
 (µlمقدار مصرف در هر واکنش ) مواد مورد نیاز

 µl 5/9 دیونیزهآب دوبار تقطیر 

 µl 1هر کدام  پیکومولار 10با غلظت  Rvو  Frآغازگرهای 

MasterMix (Sina clone) PCR µl 5/12  

cDNA ng200 

 

 .ی پلیمرازای واکنش زنجیرهی چرخهبرنامه -2 جدول

Table 2. The cyclic program of PCR. 
 

 زمان (C˚حرارت ) مرحله تعداد چرخه

 دقیقه 5 95 واسرشتگی اولیه 1

 دقیقه 1 94 واسرشتگی 

 دقیقه 1 57 اتصال 28

شدنطویل   دقیقه 1 72 

شدن نهاییطویل 1  دقیقه 7 72 

 

 
 .5sو  28s ،18sهای ریبوزومی RNAشاهی دارای سه باند واضح  ی گلغنچهکل استخراج شده از  RNAرخ الکتروفورزی نیم -2 شکل

Fig. 2. The electrophoretic profile of extracted total RNA from Lepidium sativum flower bud consists of three clear 

bands of 28s rRNA, 18s rRNA and 5s rRNA. 
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 787 یباند مربوط به قطعه :1 .در شاهی AP1ی ژن همسان کدکنندهناحیه طول کاملتکثیر  ی، نشان دهندهRT-PCRمحصول رخ الکتروفورزی نیم -3 شکل

 DNA 1kb (Fermentase.)نشانگر مولکولی  :RvAP1 .Mی برگرداننده و FrAP1 یبرندهپیش جفت بازی سنتزشده با استفاده از آغازگرهای

Fig. 3. The electrophoretic profile of RT-PCR product represents duplication of full length from cds AP1 homologus 

gene in Lepidium sativum. 1: The band associated with 787-bp fragment was synthesized using FrAP1 forward and 

RvAP1 reverse primers. M: 1kb DNA ladder (Fermentase). 

 

به  Rv-AP1و  Fr-AP1حاصل از آغازگرهای  PCRمحصول    

و ختم  های آغازای که کدونگونهطور کامل توالی یابی گردید. به

ی ژن و همچنین توالی آغازگرهای طراحی شده ی کدکنندهناحیه

طول باند (. 4نیز در توالی خوانده شده قابل شناسایی است )شکل 

طور نوکلئوتید تعیین شد که به 787مشاهده شده پس از توالی یابی، 

ی این ژن در سایر گیاهان ی کدکنندهتقریبی مشابه با طول ناحیه

ها برای طراحی آغازگر استفاده گردید، بو که از آن ی شبخانواده

ترین توالی به مشخص شد که نزدیک ،BLASTپس از . است

شباهت  94با % Camelina sativaدر گیاه  AP1توالی ما، همسان 

در گیاه شاهی  AP1بنابراین این توالی مربوط به ژن همسان  .است

(Lepidium sativumاست. از این )  رو این ژن LsAP1 

 256، حاوی LsAP1پروتئین استنباطی ژن  نامگذاری شد.

سایر  تقریباً با LsAP1طول پروتئین  .(5)شکل اسیدآمینه است 

 ی شب بو برابر است.متعلق به خانواده AP1های همسان پروتئین

شده های حاصل از بانک اطلاعاتی نواحی حفاظتهمچنین داده

(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Structure/cdd/cdd.sht-

ml ) نشان داد که توالی پروتئینLsAP1  نیز همانند سایر

ای را های پروتئینی حفاظت شده، دومینAP1های پروتئین همسان

ی ی جعبهاز خانواده MEF2(. دومین 6دهد )شکل تشکیل می

MADS (MADS-boxاز تنظیم ،)های بیان ژن در کننده

گردد و متصل می DNAستقیم به طور مها است که بهیوکاریوت

نقش مهمی در نمو گیاهان و جانوران دارد. این دومین های تنظیمی 

( نیز K-box) Kی اند. دومین جعبهها نیز گزارش شدهدر قارچ

مشاهده میشود و نقش آن  SRFصورت مجتمع با فاکتور بیانی به

 ,.Marchler-Bauer et al)در تشکیل مولتیمر پروتئینی است 

منظور بررسی میزان شباهت محصول ژن به. در نهایت، (2016

LsAP1 های سانبا سایر همAP1 توالی پروتئین استنباطی آن با ،

این ، مقایسه گردید بههای دیگرها در گونهسانتوالی سایر هم

 ها با استفاده از نرم افزارمنظور درخت فیلوژنی این پروتئین

MEGA  (.7رسم شد )شکل 
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های آغاز و ی توالی آغازگرهای مورد استفاده است. همچنین کدوندهندهها نشان. پیکانNCBIدر پایگاه  LsAP1ی ی کدکنندهناحیهتوالی ثبت شده از  -4 شکل

 اند.ها مشخص شدهختم، با کشیدن کادر دور آن

Fig. 4. The NCBI registered sequence of LsAP1 cds region. Arrows show that primer sequences were used. Start and 

stop codons have been marked by boxes around them. 

 

 

 
 

 .LsAP1توالی پروتئین استنباطی  -5 شکل
Fig. 5. LsAP1 inferred protein sequence. 

 

 
 

 .LsAP1ی شدههای حفاظتدومین -6 شکل

Fig. 6. LsAP1 conserved domains. 

 

 بحث   

در بسیاری از گیاهان  AP1های هومولوگ های اخیر، ژندر سال   

برای تنظیم نمو گل ضروری است که این  AP1اند. شناسایی شده

طور مثال در گل میمون و آرابیدوپسیس ثابت شده است مطلب به

(Mandel & Yanofsky, 1995; Liu et al., 2009) طی این .

ر شاهی شناسایی و را د AP1مطالعه، ما توالی کامل ژن 

های این توالی را بررسی کردیم. توالی آمینواسیدی ویژگی

LsAP1 ی های جعبهشامل ناحیهMADS ی و جعبهK  است که

 ,Jack)است  AP1ی ژنی ی متعلق بودن آن به خانوادهدهندهنشان

ی با برنامه Gene Bankدر  LsAP1. توالی آمینواسیدی (2004

BLAST گرفت و  مورد بررسی قرارLsAP1  با ژن های

درصدی را  94تا  75در سایر گیاهان، شباهت  AP1هومولوگ 

دارای بالاترین  MADSی ی جعبهنشان داد. در این میان، ناحیه

ی از طریق جعبه AP1شدگی بود. ژن میزان شباهت و حفاظت

MADS  قادر به اتصال به توالی خاصی ازDNA  است و به این

کند ها عمل میم بیان تعدادی از ژنوسیله در جهت تنظی

(Suárez-López et al., 2001; Melzer et al., 2010). 
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 درون کادر قرار گرفته است. LsAP1. در این شکل، AP1 همسان های مختلف گیاهی بر اساس میزان شباهت در توالی پروتئیندرخت فیلوژنی گونه -7 شکل

Fig. 7. Phylogenetic tree from different plant species based on the AP1 protein sequence homology. In this figure, 

Lepidium sativum is placed in a box. 
 

 همچنین قادر به تشکیل دایمر و انجام MADSی های جعبهپروتئین   

 & Jack et al., 1992; Shore)هستند کردهای دیگر عمل

Sharrocks, 1995)توانند تنوع ای پروتئینی می. دایمره

و تمایل بین کمپلکس  DNAهای متصل شونده به پروتئین

را افزایش دهند. طی بررسی  DNAپروتئینی و محل اتصال به 

در آرابیدوپسیس، مشاهده  MADSی های دایمری جعبهپروتئین

( دایمرهای AGAMOUS LIKE1) AGL1و  AP1شد که 

 ;Riechmann et al., 1996)دهند پروتئینی مشترک تشکیل می

Pelaz et al., 2001) .AP1  وCAL (CAULIFLOWER )

 ,.Pelaz et al)نیز قادر به تشکیل دایمرهای پروتئینی هستند 

. طبق یک مدل مولکولی پیشنهادی، دو دایمر پروتئینی (2001

ترکیب شده و یک  CArGی توانند با جعبهمی MADSی جعبه

ریق برهمکنش پروتئینی ایجاد کنند مدل مولکولی چهاربخشی از ط

 ,Theissen & Saedler)شود های گل میکه باعث نمو اندام
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و  AP1/AP2. بنابراین در آرابیدوپسیس، دایمرهای (2001

SEP/AP1 ی قادر به تشکیل تترامری هستند که کنترل کننده

 SEP/AP1و  AP3/AP1هاست و دایمرهای تشکیل کاسبرگ

ها را تحت کنترل دارد د که تشکیل گلبرگدهنتترامری تشکیل می

(Honma & Goto, 2001; Favaro et al., 2003) ،در نتیجه .

های مریزاسیون پروتئینی برای کنترل بیان ژن مهم است و ژنپلی

کنند. در اینجا ما نقش مهمی در نمو گل ایفا می MADSی جعبه

نمو  را شناسایی کردیم که در تنظیم MADSی یک توالی جعبه

نشان داد که این توالی  LsAP1گل دخیل است. آنالیز توالی 

ها در AP1، شباهت بالایی نیز با MADSی علاوه بر داشتن جعبه

کرد مشابه را نیز از روی توانیم عملگیاهان دیگر دارد بنابراین می

 .(Xu et al., 2011)تشابه ساختاری حدس بزنیم 

 

 سپاسگزاري   
وره ی دکتر هادی روان، عضو هیئت علمی از همفکری و مشا   

می گروه زیست شناسی دانشگاه شهید باهنر کرمان، قدردانی 

 نماییم.

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

   REFERENCES 
Aikawa, S., Kobayashi, M.J., Satake, A., Shimizu, K.K. 

and Kudoh, H.J. 2010. Robust control of the seasonal 

expression of the Arabidopsis FLC gene in a 

fluctuating environment. ‒  Proc. Natl. Acad. Sci. 

107: 11632-11637. 
Burko, Y., Shleizer-Burko S., Yanai, O., Shwartz, I., 

Zelnik, I.D., Jacob-Hirsch, J., Kela, I., Eshed-

Williams, L. and Ori, N. 2013. A role for 

APETALA1/FRU-ITFULL transcription factors in 

tomato leaf develo-pment. ‒  Pl. Cell. 25: 2070-2083. 

Dieffenbach, C., Lowe, T. and Dveksler, G. 1993. 

General concepts for PCR primer design. ‒  PCR 

Methods Appl. 3: S30-S37. 
Favaro, R., Pinyopich, A., Battaglia, R., Kooiker, M., 

Borghi, L., Ditta, G., Yanofsky, M., Kater, M., and 

Colombo, L. 2003. MADS-box protein complexes 

control carpel and ovule development in Arabidopsis. 

‒  Pl. Cell. 15: 2603-2611. 

Grandi, V., Gregis, V. and Kater, M.M. 2012. Uncov-

ering genetic and molecular interactions among floral 

meristem identity genes in Arabidopsis thaliana. ‒  

Plant J. 69: 881-893. 

Guo, H., Yang, H., Mockler, T.C. and Lin, C. 1998. 

Regulation of flowering time by Arabidopsis 

photoreceptors. ‒  Science. 279: 1360-1363. 

Honma, T. and Goto, K. 2001. Complexes of MADS-box 

proteins are sufficient to convert leaves into floral 

organs. ‒  Nature 409: 525-529. 

Irish, V.F. and Sussex, I.M. 1990. Function of the 

apetala-1 gene during Arabidopsis floral 

development. ‒  Pl. Cell. 2: 741-753. 

Jack, T. 2004. Molecular and genetic mechanisms of 

floral control. ‒  Pl. Cell. 16: S1-S17. 

Jack, T., Brockman, L.L. and Meyerowitz, E.M. 1992. 

The homeotic gene APETALA3 of Arabidopsis 

thaliana encodes a MADS box and is expressed in 

petals and stamens. ‒  Cell 68: 683-697. 
Kasabe, P.J., Patil, P.N., Kamble, D.D. and Dandge, P.B. 

2012. Nutritional, elemental analysis and antioxidant 

activity of garden cress (Lepidium sativum L.) seeds. 

‒  Int. J. Pharm. Pharm. Sci. 4: 392-395. 
Kong, D., Shen, X., Guo, B., Dong, J., Li, Y. and Liu, Y. 

2015. Cloning and expression of an APETALA1-like 

gene from Nelumbo nucifera. ‒  Genet. Molec. Res. 

14: 6819. 
Liljegren, S.J., Gustafson-Brown, C., Pinyopich, A., 

Ditta, G.S. and Yanofsky, M.F. 1999. Interactions 

among APETALA1, LEAFY, and TERMINAL 

FLOWER1 specify meristem fate. ‒  Pl. Cell. 11: 

1007-1018. 

Liu, C., Xi, W., Shen, L., Tan, C. and Yu, H. 2009. 

Regulation of floral patterning by flowering time 

genes. ‒  Dev. Cell. 16: 711-722. 

Lü, J., Wu, Y., Sun, L. and Zhang, Q. 2007. Genetic 

transformation of Chrysanthemum morifolium cv.‘Yu 

Ren Mian’with AP1 gene mediated by Agrobacterium 

tumefaciens. ‒  Sci. Silvae Sin. 43: 128-132. 
Mandel, M.A., Gustafson-Brown, C., Savidge, B. and 

Yanofsky, M.F.J.N. 1992 Molecular characterization 

 [
 D

O
I:

 1
0.

29
25

2/
nb

r.
5.

4.
41

1 
] 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

42
36

33
0.

13
97

.5
.4

.1
.5

 ]
 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 c

4i
20

16
.k

hu
.a

c.
ir

 o
n 

20
24

-0
4-

11
 ]

 

                               8 / 9

http://dx.doi.org/10.29252/nbr.5.4.411
https://dorl.net/dor/20.1001.1.24236330.1397.5.4.1.5
https://c4i2016.khu.ac.ir/nbr/article-1-2637-en.html


                                                                         Nova Biologica Reperta 5(4): 411-419 (2019) 411-419: 4، شمارۀ 5زیستی، جلد های نوین در علومیافته

 

419419/ 

 

of the Arabidopsis floral homeotic gene APETALA1. ‒  

Nature 360: 273-277. 

Mandel, M.A., and Yanofsky, M.F. 1995. A gene 

triggering flower formation in Arabidopsis. ‒  Nature 

377: 522-524. 
Marchler-Bauer, A., Bo, Y., Han, L., He, J., Lanczycki, 

C.J., Lu, S., Chitsaz, F., Derbyshire, M.K., Geer, R.C. 

and N.R. Gonzales. 2016. CDD/SPARCLE: 

functional classification of proteins via subfamily 

domain architectures. ‒  Nucl. Acids Res. 45: D200-

D203. 

Melzer, R., Wang, Y. and Theißen, G. 2010. The naked 

and the dead: the ABCs of gymnosperm reproduction 

and the origin of the angiosperm flower. ‒  Semin. 

Cell Dev. Biol. 21: 118-128. 

Menzel, G., Apel, K. and Melzer, S. 1995. Isolation and 

analysis of SaMADS C, the APETALA 1 cDNA 

homolog from mustard. ‒  Pl. Physiol. 108: 853. 

Mibus, H., Heckl, D. and Serek, M. 2011. Cloning and 

characterization of three APETALA1/FRUITFULL-

like genes in different flower types of Rosa× hybrida 

L. ‒  J. Pl. Growth Regulat. 30: 272-285. 

Ng, M. and Yanofsky, M.F. 2001. Activation of the 

Arabidopsis B class homeotic genes by APETALA1. 

‒  Pl. Cell. 13: 739-753. 

Ó'Maoiléidigh, D.S., Graciet, E. and Wellmer, F. 2014. 

Gene networks controlling Arabidopsis thaliana 

flower development. ‒  New Phytol. 201: 16-30. 

Pabón-Mora, N., Ambrose, B.A. and Litt, A. 2012. Poppy 

APETALA1/FRUITFULL orthologs control 

flowering time, branching, perianth identity, and fruit 

development. ‒  Pl. Physiol. 158: 1685-1704. 

Pelaz, S., Gustafson‐Brown, C., Kohalmi, S.E., Crosby, 

W.L. and Yanofsky, M.F. 2001. APETALA1 and 

SEPALLATA3 interact to promote flower 

development. ‒  Plant J. 26: 385-394. 
Peña, L., Martín-Trillo, M., Juárez, J., Pina, J.A., 

Navarro, L. and Martínez-Zapater, J.M. 2001. 

Constitutive expression of Arabidopsis LEAFY or 

APETALA1 genes in citrus reduces their generation 

time. ‒  Nat. Biotechnol. 19: 263-267. 
Riechmann, J.L., Krizek, B.A. and Meyerowitz, E.M. 

1996. Dimerization specificity of Arabidopsis MADS 

domain homeotic proteins APETALA1, APETALA3, 

PISTILLATA, and AGAMOUS. ‒  Proc. Natl. Acad. 

Sci. 93: 4793-4798. 

Sambrook, J., Russell, D.W. and Russell, D.W. 2001. 

Molecular cloning: a laboratory manual (3-volume 

set). ‒  Cold spring harbor laboratory press, New 

York, 2: 300 

Sessions, A., Yanofsky, M.F. and Weigel, D. 2000. Cell-

cell signaling and movement by the floral 

transcription factors LEAFY and APETALA1. ‒  

Science 289: 779-781. 

Shore, P. and Sharrocks, A.D. 1995. The MADS‐box 

family of transcription factors. ‒  Eur. J. Biochem. 

229: 1-13. 

Shukla, A., Singh, C.S. and Bigoniya, P. 2011. 

Phytochemical and CNS activity of Lepidium sativum 

Linn seeds total alkaloid. ‒  Der Pharmacia Lett. 3: 

226-237. 
Suárez-López, P., Wheatley, K., Robson, F., Onouchi, H., 

Valverde, F. and Coupland, G. 2001. CONSTANS 

mediates between the circadian clock and the control 

of flowering in Arabidopsis. ‒  Nature. 410: 1116-

1120. 

Tang, M., Tao, Y.B. and Xu, Z.F. 2016. Ectopic 

expression of Jatropha curcas APETALA1 (JcAP1) 

caused early flowering in Arabidopsis, but not in 

Jatropha. ‒  Peer J. 4: e1969. 

Theissen, G. and Saedler, H. 2001. Plant biology: floral 

quartets. ‒  Nature. 409: 469-471. 
Theologis, A., Ecker, J.R., Palm, C.J., Federspiel, N.A., 

Kaul, S., White, O., Alonso, J., Altafi, H., Araujo, R. 

and Bowman, C.L. 2000. Sequence and analysis of 

chromosome 1 of the plant Arabidopsis thaliana. ‒  

Nature 408: 816-820. 

Wellmer, F. and Riechmann, J.L. 2010. Gene networks 

controlling the initiation of flower development. ‒  

Trends Genet. 26: 519-527. 
Xu, Z., Ali, Z., Yi, J., He, X., Zhang, D., Yu, G., Khan, 

A., Khan, I. and Ma, H. 2011. Expressed sequence 

tag-simple sequence repeat-based molecular variance 

in two Salicornia (Amaranthaceae) populations. ‒  

Genet. Molec. Res. 10: 1262-1276. 
***** 

How to cite this article: 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Sheikhbahaei, M., Rezanejad, F. and Sasan, H.A. 

2019. Sequencing and phylogenetic study of 

APETALA1 homologous gene in garden cress 

(Lepidium sativum L.). – Nova Biol. Reperta 5: 411-

419. 

و  یتوال نییتع .1397. ، ح.عو ساسان ، ف.رضانژاد م.، ،یبهائخیش

های نوین یافته –.یدر شاه APETALA1سان ژن هم یلوژنیف یبررس

 .411-419: 5 در علوم زیستی

 

 [
 D

O
I:

 1
0.

29
25

2/
nb

r.
5.

4.
41

1 
] 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

42
36

33
0.

13
97

.5
.4

.1
.5

 ]
 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 c

4i
20

16
.k

hu
.a

c.
ir

 o
n 

20
24

-0
4-

11
 ]

 

Powered by TCPDF (www.tcpdf.org)

                               9 / 9

http://dx.doi.org/10.29252/nbr.5.4.411
https://dorl.net/dor/20.1001.1.24236330.1397.5.4.1.5
https://c4i2016.khu.ac.ir/nbr/article-1-2637-en.html
http://www.tcpdf.org

