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 چکیده
آزاد شده ، به کیتین LysM)دلیل وجود موتیف لیزین ) ، بهLysin Motif Receptor-like Kinases (LysM-RLKs)های گیرنده

د. نشوها مینهایت سبب افزایش مقاومت به پاتوژن و درها ها متصل و سبب فعال شدن آبشاری از پروتئینقارچ یدیوارهاز 
( و یک ژنوتیپ نسبتاً Russet Burbank) احتمالی ژنوم سیب زمینی در یک رقم حساس LysM-RLKsبرای بررسی بیان 

های بیوانفورماتیکی و مولکولی مطالعه شد. آنها به روش LysM، میزان بیان و توالی Alternaria solaniبه  (F06037)مقاوم 
و تعداد  LysMپروتئین بدون  26، شناسایی شد که از این تعدادب زمینی در ژنوم سی LysM-RLKsپروتئین  35در مجموع 

در  LysM-RLKsگیرنده  دوتعداد ،  LysM-RLKsبودند. از نه گیرنده  LysM دویا  یکپروتئین به ترتیب دارای  چهارو پنج
بیان بیشتری در  LysMبا دو  PGSC0003DMP400061331افزایش بیان نشان دادند. پروتئین  A. solaniبه  اثر آلودگی

 CERK1ها به ترتیب با پروتئین این پروتئین .داشت LysMبا یک  PGSC0003DMP400060418مقایسه با پروتئین 
 یاین دو پروتئین با یکدیگر و با ناحیه LysM یدرصد شباهت داشتند. همردیفی ناحیه 81و  98( AB367524آرابیدوپسیس )

در دو رقم  PGSC0003DMP400061331پروتئین  LysMآرابیدوپسیس نشان داد که دو  CERK1همولوگ در پروتئین 
وجود دارد که در  "NRD"یک ناحیه به توالی  PGSC0003DMP400061331پروتئین  اول LysMدر ، اما نداشتندتفاوتی 
LysM  پروتئین دوم همین پروتئین وCERK1 حذف یا اضافه  اصلرسد که حشود و به نظر میآرابیدوپسیس دیده نمی

 A. solaniها را در موضوع مقاومت یا حساسیت به قارچ توان نقش این ژنهای ویرایش ژنوم میبا انجام روش شدگی باشد.
 مشخص نمود و از نتایج حاصل برای تولید گیاهان تراریخت مقاوم استفاده کرد.

 ، ویرایش ژنوم.مقاومت ذاتی ،های کاینازیگیرنده، کیتینآلترناریا ،  :یکلیدهای واژه
 

 مقدمه
از های بیرونی گیاهان برای مقابله با بسیاری از محرک

ههای  ههای بیمهاریزا، واجهد سیسهتم    ی پهاتوژن جمله، حملهه 
و قادرند تها بسهیاری از تریهراح محیطهی      بودهدفاعی ذاتی 

اطراف خهود را تشهخیص دهنهد و متناسهب بها نهوع تهنش،        
راهکاری بهرای مقابلهه بها تهدیهدهای ناشهی از آنهها اتخهاذ        

درک بسههیاری از  .(Macho and Zipfel, 2014)نماینههد 
1محرک مرتبط با پهاتوژن  هایمولکول

(PAMPs/MAMPs) 

                                                      
1
Pathogen/microbe -associated  molecular  

patterns  

یعنهی   هها  های خاص این مولکهول هدر گیاهان توسط گیرند
 (RKs/RLKs) 2هههای کاینههازی یهها شههبه کاینههازی  گیرنههده

 (Shimizu et al., 2010; Zipfelگیههرد صههورح مههی

های خهاص  به محض اتصال برخی از این مولکول. ((2008
انهواع  های سریعی ماننهد تولیهد   عکس العمل RKs/RLKsبه 

سهازی کاینازههای   فعالو به دنبال آن  (ROS)اکسیژن فعال
برای مقابله با  (MAPK) 3میتوژن یفعال شونده به واسطه

                                                      
2
 Recep tor  Kinases/Receptor  Like Kinases  

3 Mi togen-act ivat ed  pro te in  kin ases  ( MAPKs)  

mailto:Nazarian.f@lu.ac.ir


 آجاماداو  نظریان                                                                                                             34

 

 ,.Ray et al) گیهرد حمله و گسترش پهاتوژن صهورح مهی   

2012). 
ی ژنههی از گههروه متنههوع و بزرگههی از یههک خههانواده    

RKs/RLKs  ههای شهبه کاینهازی دارای    موسوم به گیرنهده
ی بهه عنهوان دریافهت کننهده     (LysM-RLKs)موتیف لیزین 

کننهد. بهرای   های ارسالی از شهرایط محیطهی عمهل مهی    پیام
 Arabidopsis thalianaدر  RKs/RLKsمثهههال، خهههانواده 
% از کهل  5/2عضو اسهت کهه در حهدود     600دارای بیش از 

تشهکیل مهی  ی ایهن گیهاه را   های مستندسازی شدهپروتئین
علاوه بر نقش دریافت  .(Shiu and Bleecker 2001a)دهند 
های محیطی، اعضای این خانواده وظایف مهم زیسهتی  پیام

دیگری همانند تنظیم مراحل نمو، پاسخ دفهاعی شایسهته بهه    
محیطی را بهر عههده دارنهد     های زیستی و غیر زیستیتنش

(Aalen 2017). 
در گیاهههان از  ی کاینههازیبههه طههور کلههی، یههک گیرنههده 

 Aalenتعدادی دمین با وظایف مشخص تشکیل شده است )

، تعههداد دمههین موجههود، RKs/RLKs(. بسههته بههه نههوع 2017
ها، طول و گاهی محل قرارگیری آنها نسهبت بهه   توالی دمین

بهه   RLKsیکدیگر متفاوح است. با این حال، برخهی از ایهن   
ال از یک دمین خارج سلولی مسئول اتص LysM-RLKsنام 

از غشا، و یهک دمهین    گذرنده ، یک دمینNبه لیگاند در سر 
در درون سههلول تشههکیل  C)کاینههازی( در سههر  کاتههالیتیکی

های اند که این دمین با فسفوریلاسیون خود یا پروتئینشده
اندازی آبشار تحریک مقاومهت در سهلول   دیگر، مسوول راه

 Petutschnig et al., 2010; Macho and Zipfelاسهت ) 

2014; Petutschnig et al., 2014).      با توجه بهه تنهوع فهو
از نظر طول، توالی، تعهداد دمهین و    RKs/RLKsالعاده زیاد 

زیهر   45ها بهه  فعالیت دمین کاتالیتیکی، این پروتئین ینحوه
 ;Shiu and Bleecker 2001aاند )خانواده تقسیم بندی شده

Shiu and Bleecker 2003) .   با این حال، تنها نقهش زیسهتی
های کاینازی مشخص شده است و از تعدادی از این گیرنده

همه مهمتر تنها برای تعداد انگشت شماری از آنها مولکهول  
         هههای لیگانههد ویههژه شناسههایی شههده اسههت     یهها مولکههول 

(Torii 2009). 1کاینههاز الیسههیتور هههای کیتههینگیرنههده 

1
(CERK1)  از جملههه مهمتههرینLysM-RLKs  هسههتند کههه

مطالعاح زیادی روی آنها صورح گرفته است. ایهن نهوع از   
ها دارای یک دمین خهارج سهلولی هسهتند کهه در آن     گیرنده

قهرار دارد کهه مسهئول     (LysM)حداقل یک موتیهف لیهزین   
ی آن اتصال به مولکول کیتهین و یها اجهزای تشهکیل دهنهده     

مبهادرح بهه    CERK1تهین،  است. بهه محهض اتصهال بهه کی    
فعالیت کاینهازی از طریهد دمهین کاتهالیتیکی درون سهلولی      

هها،  خود کرده و از این طرید با فعال نمودن سایر پهروتئین 
 ;Miya et al., 2007کنهد ) سیستم ایمنی گیهاه را فعهال مهی   

Shimizu et al. 2010; Narusaka et al., 2013; Tanaka et 

al., 2013; Carotenuto et al.,2017; Erwig et al. 2017; 

Wang et al. 2017). 
سهلولی   یکیتین یکی از اجزا اصهلی سهاختمان دیهواره    

(. چه کیتین چه Miya et al. 2007ست )ا هابسیاری از قارچ
ی آن یعنی  الیگوسهاکاریدهای کیتینهی و   اجزا دیگر سازنده

N- ههای  از جملهه مولکهول   ،کیتینو الیگوساکاریدهاPAMP 
هستند که نقش بسهزایی در تحریهک و راه انهدازی سیسهتم     

کنند. کیتین و اجزا کهوچکتر آن پهس از   ایمنی گیاه بازی می
 LysMها، توسط موتیف سلولی قارچ یآزادشدن از دیواره

شناسایی می LysM-RLKsموجود در دمین خارج سلولی 
هها نیهز   شود. اخیراً مشخص شده است که بسیاری از قارچ

ی هسهتند کهه بهه بیهرون از قهارچ ترشه        یهاپروتئیندارای 
 ,.Bolton et alهستند ) LysMشده و دارای چندین موتیف 

هایی که در شناسهایی و  (. با این حال، بیشتر پروتئین2008
اتصههال بههه کیتههین و بههه دنبههال آن تحریههک سیسههتم ایمنههی 

در  LysMگیاههان نقهش دارنهد، حهداقل دارای یهک موتیههف      
 (. Miya et al., 2007دمین خارج سلولی خود هستند )

ههای قهارچی بها    دهند که این پهروتئین شواهد نشان می
هههای کیتههین و  اتصههال و مخفههی نگههه داشههتن مولکههول    

قهارچ، مهانا اتصهال     یهای آزاد شهده از دیهواره  الیگوکیتین
گیاه میزبان شده و از این طرید مانا  LysM-RLKsآنها به 

 De Jonge andشهوند ) تم ایمنهی گیهاه مهی   تحریهک سیسه  

Thomma 2009 پروتئین .)CERK1    یهک پهروتئین غشهایی ،

                                                      
1 Chi t in -El i c i to r  Receptor  Kinase  
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های کاینازی است کهه در دمهین   ی گیرندهمتعلد به خانواده
، یهک دمهین   LysMههای  خارج سهلولی خهود دارای موتیهف   
کاینههازی درون  Ser/Thrگذرنههده از غشهها و یههک دمههین    

سفوریلاسهیونی دارد  سیتوپلاسمی است که توانایی خهود ف 
(Miya et al. 2007 علاوه بر کیتین و اجزا کوچکتر آن، به .)

هگزاسهاکارید نیهز بها    - β-(Glc) D-3-1رسهد کهه   نظر می
-متصل می CERK1پروتئین  LysMهمان تمایل به موتیف 

شود و سهبب انگیهزش سیسهتم ایمنهی گیهاه پهس از حملهه        
الی موتیهف  (. تهو  (Mélida et al., 2018شهود ها مهی پاتوژن

بهاکتری باسهیلوس    φ29لیزین اولین بهار در لیهزوزیم فهاژ    
(Garvey et al. 1986)      و پنج سهال بعهد چنهین مهوتیفی در

 Enterococcus faecalisپپتیههدوگلیکان هیههدرواز بههاکتری 
چنهین مهوتیفی در    .(Beliveau et al., 1991گزارش گردید )

وسهیعی   یهای مختلف و در دامنهطیف وسیعی از پروتئین
در  .(Buist et al., 2008شهود ) از موجوداح زنده دیهده مهی  

ها دارای بهیش  صورح وجود موتیف لیزین، بیشتر پروتئین
-موارد این موتیف یاز یک موتیف لیزین هستند که در همه

ههای سهرین، ترنهونین،    ها با لینکرهای حهاوی اسهید آمینهه   
با این حال،  اند.پرولین و اسید اسپارتیک به هم متصل شده

های گیاهی دارای بیش از یک موتیف لیهزین، در  در پروتئین
شههود دیههده مههی CXCی لینکههر تههوالی حفهه  شههده یناحیههه

(Madsen et al., 2003; Arrighi et al., 2006)  که احتماا با
هها بهرای   پذیری موتیهف تشکیل پل دی سولفیدی به انعطاف

 Petutschnig et) کنداتصال به لیگاندهای مربوطه کمک می

al., 2010). 
ههای  ترین بیماریبیماری بلایت زودرس یکی از مخرب

-ایجاد مهی  A. solaniسیب زمینی است که توسط قارچ 

های برجسهته  از ویژگی .(Tsedaley 2014)شود 
ا   یتوان به تشکیل کنیداین قارچ می های منفهرد به

از نوک نخی شکل دراز اشاره کرد که در پاره ای 
این کنیدیها در نزدیکی بدنه منشعب شهده  قا  -موا

نههد  ,.Bagherabadi et al)ا . همچنههین (2015 
دارای یک سیستم تولیهد مثهل غیرجنسهی کارآمهد     

از گونهه  ههای جهنس   است و بر خلاف برخی دیگر 

Alternaria تولیهد مثهل جنسهی     ، تاکنون سیسهتم
یهههههن گونهههههه گهههههزارش نشهههههده اسهههههت     ا                       در 

(Van der Waals. , یهن    . (2004  ا میهزان خسهارح 
درصههد  5-78بههه سههیب زمینههی در حههدود   قههارچ

Pasche etشهود  برآورد مهی   al . , (. میهزان  (2005 
از      خسارح به حدی است کهه گهاهی اوقهاح سهبب 

ا بازارپسندی  ههای  غدهبین رفتن کامل محصول ی
ارقههام   شههود.مههیزمینههی سههیب در حههال حاضههر، 

یهن بی   تجاری سیب زمینی ا مهاری یها مقاومهت    بهه 
از  ندارند یا مقاومت در حد قابل توجهی نیست و 

ی بهرای  یهها رو بهنژادگران درصدد یهافتن ژن این
این بیماری هستند.    مقاومت به 

از  در جریههان حملههه قههارچ بههه گیههاه، آبشههاری 
                شههههههوندههههههها در میزبههههههان فعههههههال مههههههیژن

(Couto and Zipfel از آنجههایی کههه (2016   . 
هههای درگیههر در ژنجههزو هههای کاینههازی گیرنههده

ایمنی گیاهان به تنش ها هستند و یک گهروه  پاسخ 
این گیرنهده  نهام    از  ا بهه  در شهروع   LysM-RLKsهه

لههذا فعههال مههیدر گیههاه اسههتقرار بیمههارگر  شههوند، 
یهن گیرنهده    ا ههای کاینهازی   بررسی ترییراح بیهان 

ند در خصوص نقش آنهها اطلاعهاح مفیهدی    می توا
بها توجهه بهه نقهش     قرار دهد. همچنهین   ما یاردر اخت

در شناسایی و اتصهال بهه کیتهین     CERK1ی شناخته شده
(Petutschnig et al., 2010; Petutschnig et al., 2014; 

Erwig et al., 2017)    و اهمیت آن در تحریهک و راه انهدازی
سیستم ایمنی گیاهان از یک طرف و انتشهار و در دسهترس   

ژنوم سیب زمینی، این تحقیهد بهه منظهور     بودن توالی کامل
ههای همولهوگ احتمهالی    بررسی بیان و شناسایی پهروتئین 

CERK1     آرابیدوپسیس در یک رقم تجهاری و یهک ژنوتیهپ
-سیب زمینی صورح گرفت. برای این کار عهلاوه بهر روش  

ههههای مولکهههولی بهههرای  ههههای بیوانفورمهههاتیکی، از روش
نهازی و بررسهی   های کایجستجوی اعضای خانواده گیرنده

 میزان بیان آنها در پاسخ به آلودگی قارچی استفاده شد.
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 هامواد و روش

و ژنوتیهههپ  1سهههیب زمینهههی روزح بوربنهههک رقهههماز 
F06037       به عنوان مهواد گیهاهی اسهتفاده شهد. رقهم رزح

بوربنک یک رقم تجاری مهم در امریکا و کانهادا اسهت. ایهن    
رقم نسبت به بیماری اسکب نسبتاً مقاوم است اما نسبت به 

ههای بلایهت بهرگ و غهده حسهاس اسهت. همچنهین        بیماری
 Frontier russet N1503–19از تلاقههی  F06037ژنوتیههپ 

قم فهورنتیر روزح نیهز هماننهد روزح    تولید شده است که ر
های بلایهت بهرگ و   بوربنک رقمی تجاری است و به بیماری

-نسبت بهه بیمهاری   F06037غده حساس است، اما ژنوتیپ 

های بلایت بهرگ و غهده تها حهدودی مقهاوم اسهت. ههر دو        
فههود -ژنوتیههپ از موسسههه تحقیقههاح سههیب زمینههی، اگههری 

 تهیه شدند.  

کاینازی و شبه کاینازی در ژنووم   هایجستجوی گیرنده
 سیب زمینی

رابیدوپسههیس بههه شههماره آگیههاه  CERK1از تههوالی ژن 
ههای همولهوگ   برای جسهتجوی ژن  AB367524دسترسی 

موجههود در ژنههوم سههیب زمینههی بهها اسههتفاده از پایگههاه      
هههای اسههتفاده شههد. از الگههوریتم  Spud DBاختصاصههی 

TBASTX،BLASTN  وBLASTP    برای جسهتجوی تمهام
هههای احتمههالی اسههتفاده شههد. سههاختار و ههها و پههروتئینژن

های احتمالی ی پروتئینهای تشکیل دهندهسازماندهی دمین
 مورد بررسهی  Prositeو  CDD ،SMART هایبا نرم افزار
 (;Schultz et al., 2000; Sigrist et al., 2012 قرار گرفتنهد 

(Marchler-Bauer et al., 2016)   نشهانه  وجود توالی پپتیهد
 SignalPههای شناسهایی شهده توسهط سهرور      در پروتئین

 مورد بررسی قرار گرفت.  

 های سیب زمینی اسپور و تلقیح گیاهچه یتهیه
های یک ماهه هر دو ژنوتیپ توسط اسهپورهای  گیاهچه

یا آب اسهتریل مقطهر بهه عنهوان      Alternaraia solaniقارچ 

                                                      
1 Russet  Burban k   
2 Po tato  Research  Cent re ,  Agricu l tu re  and  Agr i -

Food  Canad a (AAFC)  

 .Conrath et alشاهد تلقی  شدند. برای ایهن کهار از روش   

از  A. solaniت استفاده شد. به طهور خلاصهه، کشه    (2003)
دریافهت شهد.    PDAروی محیط  3یک مرکز تحقیقاتی کانادا

اسپورهای تازه با تلقی  یک ایه نازک از غده سهیب زمینهی   
 16در پتههری دیههش و در حضههور رطوبههت کههافی و دمههای  

اسههپور،  یسههانتی گههراد تهیههه شههدند. بههرای تهیههه یدرجههه
های قارچ با آب استریل یونیزه شهده پوشهش داده   مسیلیوم

دور در  100دقیقه روی یهک شهیکر بها     30شدند و به مدح 

1دقیقه قرار گرفتند. غلظت اسپورها برای تلقی  در  × 105 
ی های کاملا نمهو یافتهه  اسپور تثبیت شد. هر دو سوی برگ

 20هههای سههیب زمینههی در دو نقطههه، بهها مقههدار     گیاهچههه
میکرولیتر از اسپورهای تازه با غلظت یاد شده به کمک یهک  

 (,Gastight 1750DADW/S, Hamilton)ن سرنگ هامیلتو

(Reno, NV, USA ها برای حف  تلقی  شدند. سپس گیاهچه
هههای رطوبههت و کمههک بههه آلههودگی توسههط قههارچ بهها کیسههه
ههای  پلاستیکی پوشانده شدند. یک هفته پس از تلقی ، کیسه

گیهری از  ها برداشته شد و نمونهه از روی گیاهچه پلاستیکی
 محل آلودگی صورح گرفت.

 cDNAو تهیه  RNAجداسازی 
هها  های تلقی  شده از گیاهچهدو روز پس از تلقی ، برگ

افاصههله در ازح مههایا منجمههد شههدند. از کیههت    لاجههدا و ب
RNeasy Plant mini, Qiagen   بههرای جداسههازیRNA 

 ND-1000با دسهتگاه نهانودرا     RNAاستفاده شد. غلظت 

(NanoDrop Technologies Inc,Wilmington, De, USA) 
 (Affinity Script qPCR cDNA)اندازه گیری شد. از کیت 

(Synthesis, Aligent Technologies, Canada)   بر اسهاس
اسهتفاده   cDNAدستور العمل شرکت سازنده بهرای سهنتز   

بهها  PCRیش بههرای انجههام آزمهها   cDNA. غلظههت گردیههد
 تنظیم گردید. ng/µl 50  اندازه گیری و روی رانانود

 های کاینازیتکثیر شبه گیرنده

که تفاوح بیان نشهان   LysM-RLKsهای از بین گیرنده
و  PGSC0003DMP400061331دادنهههههد، دو پهههههروتئین 

                                                      
3 AAFC,  Char lo t t e to wn,  PEI ,  Can ada  
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PGSC0003DMP400060418  یانتخههاب و تههوالی ناحیههه 
LysM       آنهها تکثیهر شهد. بههه منظهور تکثیهر موتیههفLysM ،

ههای  آغازگرهای اختصاصی بر اساس تهوالی احتمهالی ژن  
(. واکهنش  1ها طراحهی گردیهد )جهدول    این گروه از پروتئین

بههرای تکثیههر نههواحی حههاوی  (PCR)ای پلههی مههراز زنجیههره
LysM  رویcDNA   به عنوان الگو صورح گرفت. با توجهه

 Pfuبها آنهزیم    C 72˚یهر در  ، تکثPCRمحصهول  بهه طهول   

Phusion (Invitrogen, Canada) صورح  45˝-90 در مدح
گرفهت. همچنههین دمهای آنیلینههگ بسهته بههه نهوع آغههازگر از     

˚C60- ˚C45 چرخه، پهیش   35 درها متریر بود. همه واکنش
)یک مرتبهه( و   C95˚دقیقه در دمای  5واسرشت سازی در 

چرخههC 95 (35   )˚در دمای  45˝واسرشت سازی به مدح 
پس از خالص سازی باکیهت   PCRصورح گرفت. محصول 

بهه روش سهانگر    ) (Purification kit,Qiagen PCRکیهاژن 
 یابی گردید.توالی

 چندشکلیردیفی و جستجوی هم
تکثیهر شهده بها تهوالی      LysM-RLKsهای گیرنده توالی

سهیب   Spud DBگیرندهای کاینازی موجود در پایگاه داده 
ردیهف شهدند   ههم  زمینی بهه کمهک نهرم افهزار مهالتی اایهن      

(Corpet 1988همچنین هم .) ههای لیهزین   ردیفی بین موتیهف
های مهورد مطالعهه بها ههم و بها موتیهف همولهوگ        پروتئین

 مآرابیدوپسهههیس بهههه کمهههک الگهههوریت  CERK1پهههروتئین 
CLUSTALW تصورح گرف (Chenna et al., 2003). هم-

بهه صهورح    BioEditبه کمک نرم افزار های چندگانه ردیف
 و منهاطقی بها افهزایش    (Hall 1999دستی ویهرایش شهدند )  

(Insertion)  یا کهاهش (Deletion)   یعنهیInDel   و همچنهین
 جابجایی مشخص گردیدند.  

 بررسی سطح بیان ژنها 
 PGSC0003DMP400061331میزان بیان دو پهروتئین  

همولهههههوگ پهههههروتئین   PGSC0003DMP400060418و 
CERK1  آرابیدوپسیس در سیب زمینی با استفاده از روش

RT-PCR     در زمان واقعی مورد ارزیابی گرفهت. بهرای ایهن
اسهتفاده شهد    LysMکار از آغازگرهای اختصاصی ناحیهه  

بهه   elf-1αها از تکثیر ژن (. برای نرمال کردن داده2)جدول 
از  .(Nicot et al., 2005) عنهوان ژن رفهرنس اسهتفاده شهد    

موسوم به روش لیواک با اسهتفاده از فرمهول    ∆∆Ctروش 

2−(∆∆𝐶𝑡)   ( اسهتفاده شهدLivak and Schmittgen 2001). 
ههها و هههر یههک از ارقههام از سههه تکههرار  بههرای هریههک از ژن

بیولوژیک و سهه تکهرار تکنیکهی اسهتفاده گردیهد. همچنهین       
مهال  در سهط  احت  tکمک آزمون های نهایی به دادهمیانگین 

 .یک درصد با هم مقایسه شدند

 .برداری آنهاژنوم سیب زمینی و بررسی سطح نسخه LysM-RLKهای پروتئین LysM موتیفآغازگرها برای تکثیر  -1جدول 

Table 1. Primers used for amplification of LysM motif and transcription analysis of LysM-RLKs from potato 

genome. 

Row 

 )ردیف(
Primer Name 
 )نام آغازگر(

 Sequence (5'→3') 
(3'به  5')توالی آغازگر   

1 Fn_1331_LysM_F CAATGTAATAGAGGCTGCGATTT 

2 Fn_1331_LysM_R GGAAAGTTCCCATTTCTATCTCTTC 

5 Fn_0418_LysM_F CCTACGCAAAACCAAACTAATAATG 

6 Fn_0418_LysM_R GGTGGAGATGGTCCAGCA 

7 Fn-elf_F ATTGGAAACGGATATGCTCCA  

8 Fn-elf_R TCCTTACCTGAACGCCTGTCA 

9 Fn-1331-RTF TCGCCGGGACAAGGATTAAC 

10 Fn-1331-RTR TCCACTGTGCAGTCGTCAAA 

11 Fn-0418-RTF TCCAGTGGACTGCTCTTGTT 

12 Fn-0418-RTR GATGTCATCGCCAACGTCAA 
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 نتایج و بحث
 زمینیهای کاینازی ژنوم سیبگیرنده

-نقهش مهمهی در فعهال    CERK1از آنجایی که پروتئین 

 Petutschnig etکنهد ) سازی سیستم ایمنی گیاهان باز مهی 

al., 2014; Erwig et al., 2017; Espinoza et al., 2017; 

(Wang et al., 2017 ،گ ایهن ژن  وبا استفاده از توالی همول
گ وههای هموله  در آرابیدوپسیس، مبادرح به شناسهایی ژن 

خانواده در کل ژنوم گیاه سیب زمینی گردید. در مجموع هم
در ژنههوم سههیب زمینههی  (Putative)ژن احتمههالی  35تعههداد 

رسد کهه ایهن   (. اگرچه به نظر می1شناسایی گردید )جدول 
توانند تحت شرایطی فعال شوند، اما ممکن است تنها ها بژن

تعدادی از آنها ژن واقعی باشند و تعهدادی از آنهها نیهز بهه     
 های کاذب بوده و به هر دلیلی بیان نشوند.دایلی ژن

 های کاینازی در ژنوم سیب زمینیساختار گیرنده
در گیاههان از   LysM-RLKsی یک گیرنده ،به طور کلی
 Aalenوظایف مشخص تشکیل شده است ) تعدادی دمین با

-، تعداد و نوع این دمهین LysM-RLKs(. بسته به نوع 2017

ها، توالی آنها و گاهی محل قرارگیری آنها نسبت به یکدیگر 
-LysMمتفاوح است. با این حال، در گیاه سیب زمینی ههر  

RLKs    از یک دمین خارج سلولی مسئول اتصال بهه لیگانهد
 گذرنده از غشا و یک دمین کاتهالیتیکی ، یک دمین Nدر سر 

اسهت   در درون سلول تشکیل شهده  C انتهای)کاینازی( در 
 (.  1)شکل 

 

 

: موتیف LysM: پپتید نشانه؛ SP. هر پروتئین در این گروه دارای تعدادی دمین است.  LysM-RLKیک ساختار شماتیک  -1شکل 

. ژنوم سیب زمینی  LysM-RLKهای : دمین کاتالیتیکی. برخی از پروتئینSer/Thr Kinase: دمین گذرنده از غشا؛ TM Domainلیزین؛

 داشته باشند. LysMممکن است بیش از یک موتیف 

Figure 1. Schematic representation of a LysM-RLK. Structurally, each protein possesses a number of 

domains. SP: Signal Peptide; LysM: Lysin Motif; TM domain: Transmembrane Domain; Ser/Thr Kinase: 

Catalytic domain. Some LysM-RLKs of potato genome contain more than one LysM. 

تها   329ژنوم سیب زمینی حداقل از  های کاینازیگیرنده
 35(. از 2انهد )جهدول   اسید آمینه تشهکیل شهده   964حداکثر 
کاینازی یا شهبه کاینهازی در ژنهوم سهیب زمینهی       یگیرنده

(. در 2درصد فاقد دمین خارج سلولی بودنهد )جهدول    3/74
هههای درصههد فاقههد دمههین 7/25هههای کاینههازی، بههین گیرنههده

نکههه بسههیاری از شههبه آگذرنههده از غشهها بودنههد. بهها وجههود 
هههای کاینههازی در ژنههوم سههیب زمینههی فاقههد دمههین گیرنههده

گذرنده از غشها هسهتند، ولهی بهه دلیهل مشهابهت در دمهین        
ههای  در گهروه گیرنهده   (Kinase domain)کاتهالیتیکی آنهها   
گیرنهد و گهاهی از آنهها بهه عنهوان شهبه       کاینازی قهرار مهی  

1سیتوپلاسههمی کاینههازی یگیرنههده
(RLCK) شههود یههاد مههی

(Shiu and Bleecker 2001b) .  با وجود فقدان چنین دمینهی
ههای دفهاعی   ها در فرآیندهای مانند نمو و پاسهخ این گیرنده

 ,.Lin et al., 2013; Liu et al.در گیاههان دخالهت دارنهد )   

(2013; Shinya et al., 2014; Zhou et al., 2016    بهه نظهر
ههای  ای بهین طهول پهروتئین گیرنهده    رسد که هیچ رابطهمی

ی آنهها وجهود   ههای تشهکیل دهنهده   کاینازی و تعهداد دمهین  
نداشههههههته باشههههههد. بههههههرای مثههههههال، پههههههروتئین     

PGSC0003DMP400003110  اسههید آمینههه 928بههه طههول
                                                      
1 Receptor - l i ke  cytop lasmic Kin ases  (RLCK)  

http://solanaceae.plantbiology.msu.edu/cgi-bin/annotation_report.cgi?gene_id=PGSC0003DMP400003110
http://solanaceae.plantbiology.msu.edu/cgi-bin/annotation_report.cgi?gene_id=PGSC0003DMP400003110
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سیب زمینی  یها در پایگاه دادهبرای جستجوی این پروتئین آرابیدوپسیس CERK1کاینازی یا شبه کاینازی در ژنوم سیب زمینی. از توالی ژن  یگیرنده 35فهرست تعداد  -2جدول 

 استفاده شده است.

Table 2. List of 35 receptor/receptor like kinases in potato genome. AtCERK1 sequence was used to search for receptor kinase from 

potato genome database. 

Accession 
 )شماره دسترسی(

#LysM #AA #AS LMP PKP NP_ATP ATPB #Chro SP TM 

PGSC0003DMP400069450  1 641 434(D) 187-232 284-634 290-298 345 2 Y (19▼20) Y(2) 

PGSC0003DMP400061022  1 586 423(N) 157-201 283-580 289-297 308 2 N Y(1) 

PGSC0003DMP400060418 1 573 411(N) 144-189 225-568 231-239 289 12 Y(20▼21) Y(1) 

PGSC0003DMP400010799  2 626 458(D) 118-229 280-610 286-294 312 9 Y (27▼28)) Y(1) 

PGSC0003DMP400035096  2 669 492(N) 115-230 301-642 307-315 356 2 Y(23▼24) Y(1) 

PGSC0003DMP400014242  1 551 401(N) 103-147 264-550 270-278 304 2 N Y(1) 

PGSC0003DMP400010800  2 628 460(D) 44-155 300-613 306-314 396 9 N Y(1) 

PGSC0003DMP400002170  0 617 458(D) - 290-587 296-304 328 2 Y (25▼26) Y(1) 

PGSC0003DMP400001331 2 626 477(D) 41-212 328-601 334-342 355 7 Y(30▼31) Y(1) 

PGSC0003DMP400028741  0 622 443(D) - 322-597 328-336 349 2 Y(27▼28) Y(1) 

PGSC0003DMP400004478  1 663 476(D) 153-197 353-640 359-367 380 3 Y(26▼27) Y(2) 

PGSC0003DMP400049736  0 449 295(D) - 178-448 184-192 205 1 N N 

PGSC0003DMP400044667  0 636 416(D) - 292-571 297-306 320 1 N Y(1) 

PGSC0003DMP400035500  0 402 220(D) - 91-371 97-105 119 7 N Y(1) 

PGSC0003DMP400067585  0 329 158(D) - 25-309 31-39 63 1 N N 

PGSC0003DMP400017893  0 682 475(D) - 351-631 357-365 379 2 N Y(1) 

PGSC0003DMP400055530  0 396 210(D) - 77-361 83-91 115 11 N N 

PGSC0003DMP400024973  0 446 278(D) - 153-424 159-167 189 3 Y(19▼20) Y(2) 

PGSC0003DMP400014236  0 620 352(D) - 223-506 229-236 251 11 Y(23▼24) Y(1) 

PGSC0003DMP400041017  0 366 205(D) - 73-355 79-87 101 10 N N 

PGSC0003DMP400049835  0 433 259(D) - 132-410 138-146 160 1 N Y(1) 
 

           

http://solanaceae.plantbiology.msu.edu/cgi-bin/annotation_report.cgi?gene_id=PGSC0003DMP400069450
http://solanaceae.plantbiology.msu.edu/cgi-bin/annotation_report.cgi?gene_id=PGSC0003DMP400061022
http://solanaceae.plantbiology.msu.edu/cgi-bin/annotation_report.cgi?gene_id=PGSC0003DMP400060418
http://solanaceae.plantbiology.msu.edu/cgi-bin/annotation_report.cgi?gene_id=PGSC0003DMP400010799
http://solanaceae.plantbiology.msu.edu/cgi-bin/annotation_report.cgi?gene_id=PGSC0003DMP400035096
http://solanaceae.plantbiology.msu.edu/cgi-bin/annotation_report.cgi?gene_id=PGSC0003DMP400014242
http://solanaceae.plantbiology.msu.edu/cgi-bin/annotation_report.cgi?gene_id=PGSC0003DMP400010800
http://solanaceae.plantbiology.msu.edu/cgi-bin/annotation_report.cgi?gene_id=PGSC0003DMP400002170
http://solanaceae.plantbiology.msu.edu/cgi-bin/annotation_report.cgi?gene_id=PGSC0003DMP400001331
http://solanaceae.plantbiology.msu.edu/cgi-bin/annotation_report.cgi?gene_id=PGSC0003DMP400028741
http://solanaceae.plantbiology.msu.edu/cgi-bin/annotation_report.cgi?gene_id=PGSC0003DMP400004478
http://solanaceae.plantbiology.msu.edu/cgi-bin/annotation_report.cgi?gene_id=PGSC0003DMP400049736
http://solanaceae.plantbiology.msu.edu/cgi-bin/annotation_report.cgi?gene_id=PGSC0003DMP400044667
http://solanaceae.plantbiology.msu.edu/cgi-bin/annotation_report.cgi?gene_id=PGSC0003DMP400035500
http://solanaceae.plantbiology.msu.edu/cgi-bin/annotation_report.cgi?gene_id=PGSC0003DMP400067585
http://solanaceae.plantbiology.msu.edu/cgi-bin/annotation_report.cgi?gene_id=PGSC0003DMP400017893
http://solanaceae.plantbiology.msu.edu/cgi-bin/annotation_report.cgi?gene_id=PGSC0003DMP400055530
http://solanaceae.plantbiology.msu.edu/cgi-bin/annotation_report.cgi?gene_id=PGSC0003DMP400024973
http://solanaceae.plantbiology.msu.edu/cgi-bin/annotation_report.cgi?gene_id=PGSC0003DMP400014236
http://solanaceae.plantbiology.msu.edu/cgi-bin/annotation_report.cgi?gene_id=PGSC0003DMP400041017
http://solanaceae.plantbiology.msu.edu/cgi-bin/annotation_report.cgi?gene_id=PGSC0003DMP400049835
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ادامه -2جدول             

Access ion  
 )شماره دسترسی(

#LysM #AA #AS LMP PKP NP_ATP ATPB #Chro SP TM 

PGSC0003DMP400003110 0 928 726(D) - 600-876 606-614 628 9 Y(23▼24) N 

PGSC0003DMP400008268  0 921 703(D) - 574-854 580-588 602 12 Y(22▼23) Y(3) 

PGSC0003DMP400007826  0 401 203(D) - 68-354 78-82 106 6 N N 

PGSC0003DMP400002669  0 422 239(D) - 116-376 122-130 144 2 N Y(1) 

PGSC0003DMP400014755  0 964 753(D) - 629-903 635-643 657 10 Y(22▼23) Y(1) 

PGSC0003DMP400047758  0 391 173(D) - 47-334 53-61 75 7 N N 

PGSC0003DMP400033480  0 430 236(D) - 112-379 118-126 140 7 N Y(1) 

PGSC0003DMP400022995  0 630 465(D) - 341-618 347-355 369 9 Y(27▼28) Y(1) 

PGSC0003DMP400035792  0 932 712(D) - 583-863 589-597 611 9 Y (25▼26) Y(1) 

PGSC0003DMP400001272  0 367 166(D) - 40-320 46-54 68 3 N N 

PGSC0003DMP400049978  0 938 714(D) - 585-865 591-599 613 11 Y(26▼27) Y(2) 

PGSC0003DMP400004649  0 789 631(D) - 508-779 514-522 535 3 Y(19▼20) Y(1) 

PGSC0003DMP400032008  0 792 631(D) - 503-781 509-517 531 7 Y(28▼29) Y(1) 

PGSC0003DMP400015669  0 416 211(D) - 76-361 82-90 114 9 N N 

#LysM: Lys Motif ؛  #AS: Active si te ؛  LMP:LysM posit ion ؛  PKP:Protein kinase posit ion ؛  NP_ATP: nucleotide phosphate 

binding regions ATPB:ATP- Binding posit؛ ion ؛  #Chro: Chromosome number ؛  SP: Signal  Peptide ؛  TM: Transmembrane Domain  

 

  

 

http://solanaceae.plantbiology.msu.edu/cgi-bin/annotation_report.cgi?gene_id=PGSC0003DMP400003110
http://solanaceae.plantbiology.msu.edu/cgi-bin/annotation_report.cgi?gene_id=PGSC0003DMP400008268
http://solanaceae.plantbiology.msu.edu/cgi-bin/annotation_report.cgi?gene_id=PGSC0003DMP400007826
http://solanaceae.plantbiology.msu.edu/cgi-bin/annotation_report.cgi?gene_id=PGSC0003DMP400002669
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 35(. از بهین  2تنها دارای یک دمین کاینازی اسهت )جهدول    
ژنوم سیب زمینی، ههیچ یهک بهیش از     RKs/RLKsپروتئین 

(. با ایهن حهال، مطالعهه    2د ) جدول ندو موتیف لیزین نداشت
های مربوطه نشان داده است موجوداح و پروتئیندر سایر 

 12که تعداد موتیف لیزین بسته به نوع پهروتئین از یهک تها    
ژنهوم   RLK هایهمچنین در تمام پروتئین .متریر است دعد

پههروتئین  N انتهههایسههیب زمینههی، موتیههف لیههزین تنههها در 
حضور داشت، این در حالی است کهه در سهایر موجهوداح    

 انتهایها در ین موتیف در برخی پروتئینزنده ممکن است ا
N انتهای، در برخی دیگر در C     یا حتهی در میانهه پهروتئین

 Buist etدر حد فاصل دو دمین دیگر قهرار داشهته باشهند )   

al., 2008). 
ی کاینهازی  گیرنهده  35ی همهه  های تشکیل دهنهده دمین

و  SMART  ،CDDهای ژنوم سیب زمینی توسط الگوریتم
Prosite ( مورد بررسی قرار گرفتندLetunic et al., 2014.) 

با توجه به اهمیت دمین خارج سهلولی در سیسهتم مقاومهت    
هها بهه دو گهروه    ها، بر این اسهاس ایهن پهروتئین   به پاتوژن

پروتئین( و فاقهد دمهین خهارج     9دارای دمین خارج سلولی )
دارای  هایپروتئین( تقسیم شدند. از بین پروتئین 26سلولی )

مین خارج سلولی، پنج و چهار پهروتئین بهه ترتیهب دارای    د
بودند.  (LysM)یک و دو موتیف تخصصی اتصال به کیتین 

کاینههازی دارای یههک دمههین کاتههالیتیکی    گیرنههده 35همههه 
(Ser/Thr)  (.2بودند )جدول 

  LysMدر موتیف چندشکلی 
هها قادرنهد   ی ژنها در نواحی کهد کننهده  برخی از جهش

رو، گهاهی  پروتئین را تحت تاثیر قهرار دهنهد. از ایهن   فعالیت 
تفاوح دو رقم حساس و مقاوم به یک تنش زیستی یها غیهر   

تواند ناشی از بروز جهش در یک یا چند ژن کهد  زیستی می
 (Jones and Danglی صهفت مهورد نظهر باشهد    کننهده 

-یکی از راهکارهای شناسایی این قبیل از جههش  .(2006)

ی این قبیل صفاح، های کنترل کنندهژن شناسایی ژن یا ،ها
های مسول فعالیهت ایهن   یابی کل ژن یا مهمترین دمینتوالی

 ییهها هاست. چون کیتهین یکهی از مولکهول   قبیل از پروتئین
ههای کاینهازی   بهه گیرنهده   LysMاست که از طرید موتیهف  

رو توالی این موتیهف در نزدیکتهرین   شود، از اینمتصل می
گیههاه  CERK1نههازی سههیب زمینههی بههه   کای هههایگیرنههده

آرابیدوپسهههیس و در رقهههم روزح بوربنهههک و ژنوتیهههپ    
F06037   مورد بررسی قرار گرفت. هیچ تفاوتی در تهوالی
هها در دو  های هر پروتئین نسهبت بهه همهان موتیهف    موتیف

(. بها ایهن   2رقم از نظر هر دو پروتئین مشهاهد نشهد )شهکل   
حال، توالی موتیف لیهزین دو پهروتئین بها یکهدیگر متفهاوح      

 بودند.  

 

 و PGSC0003DMP400061331 (1331)ن دو پروتئی LysMهای بین موتیف (MSA)ردیفی چندگانه هم -1شکل 

PGSC0003DMP400060418 (0418) ر دو رقم روزت بوربنک د(RB)  وF03067 (37)  با موتیف پروتئینCERK1  گیاه

و با استفاده از پارامترهای پیش فرض برنامه انجام  CLUSTALWردیفی از نرم افزار . برای ترسیم هم(AB367524)آرابیدوپسیس 

 شده است.

Figure 2. Multiple sequence alignment (MSA) of LysM motifs of PGSC0003DMP400061331 (1331) 

and PGSC0003DMP400060418 (0418) proteins from Russet Burbank (RB) and F03067 (37) 

cultivars with that of AtCERK 1 (AB367524). CLUSTALW with default setting was used to build 

the MSA. 
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شهود، تهوالی ههر    مشاهده می 2همانطوری که در شکل 
 PGSC0003DMP400061331پهروتئین   LysMدو موتیف 

پهههههههروتئین  LysMو همچنهههههههین تنهههههههها موتیهههههههف 
PGSC0003DMP400060418     با تهوالی همهین موتیهف در

 LysM2گیاه آرابیدوپسیس متفاوح هستند. تهوالی موتیهف   
هههر دو رقههم   PGSC0003DMP400061331در پههروتئین 

آرابیدوپسهیس شهباهت    LysMسیب زمینی بها تهوالی تنهها    
فراوانی داشت و اکثر اسیدهای آمینه مهم آنهها حفه  شهده    

نشهان داد کهه میهزان     LysMههای  ردیفهی موتیهف  بود. ههم 
 65ای بهیش از  اسید آمینه 30 یهمسانی در طول یک ناحیه

ای (. این میزان شباهت دلیل قهانا کننهده  2)شکل  بوددرصد 
همولوگ بودن آنها و همچنهین نقهش یکسهان آنهها در     برای 

سیستم دفاعی میزبان است. چنهین شهباهت بهاایی نیهز در     
ها به اثباح رسهیده اسهت   موتیف لیزین بسیاری از پروتئین

(Buist et al., 2008). ههای کاینهازی   در صورتی که گیرنده
باشهند، در تهوالی بهین دو     LysMدارای بیش از یک موتیف 

 Madsen etوجود دارد ) CXCتوالی حف  شده  موتیف یک

al., 2003; Radutoiu et al., 2003; Buist et al., 2008 که )
رسهد بها تشهکیل پهل دی سهولفیدی بهه ههر دو        به نظر مهی 

کند کهه بهه لیگانهد مربوطهه متصهل شهوند       موتیف کمک می
(Petutschnig et al., 2010).  تعداد دو و یک توالیCXC  در

سیب زمینهی   LysM-RLKsای لیزین در توالی هبین موتیف
 وجود داشت.  
ژنهوم سههیب زمینههی،   RKs/RLKsپههروتئین  35در بهین  

پروتئین نبودنهد   C انتهایدر  LysMهیچ یک دارای موتیف 
-(. این در حالی است که موتیف لیزین در موقعیت2)جدول 

 Buistشهود ) های متفاوح دیده میهای مختلفی در پروتئین

et al., 2008).  در این مطالعه، توالی دو پروتئینRLK  سیب
زمینی در دو رقم مقهاوم و حسهاس از نظهر تعهداد موتیهف      
لیهههههههههزین متفهههههههههاوح بودنهههههههههد. پهههههههههروتئین   

PGSC0003DMP400061331  دارای دو موتیف لیزین، در
دارای یک  PGSC0003DMP400060418حالی که پروتئین 

(. 1)شهکل موتیف لیزین در دمین خارج سلولی خهود بودنهد   

های لیزین این دو پهروتئین نشهان داد کهه    ردیفی موتیفهم
در پهههروتئین  "NRD"ای یهههک تهههوالی سهههه اسهههید آمینهههه

PGSC0003DMP400060418  در مقایسهههه بههها پهههروتئین
PGSC0003DMP400061331   در هههر دو موتیههف لیههزین

وجود ندارد. همانطوری که ملاحظه می شود، موتیف لیزین 
در نیمهه اول تهوالی    2ردیفی شهکل  هم هایدر همه پروتئین

 نسبت به انتهای توالی بیشتر حف  شده است. 

 LysM-RLKsتغییرات بیان 

دارای کیتههین در  A. solaniبهها توجههه بههه آنکههه قههارچ  
سههلولی خههود اسههت و کیتههین و اجههزای تشههکیل   یدیههواره
ی آن از جمله الیسهیتورهای تحریهک سیسهتم ایمنهی     دهنده

ههای  رو میهزان بیهان ژن  شهوند، از ایهن  گیاه محسهوب مهی  
مهههرتبط بهههه تحریهههک سیسهههتم ایمنهههی از جملهههه دو ژن   

PGSC0003DMP400061331  وPGSC0003DMP400060418 
مورد مقایسهه قهرار گرفهت.     Real Time-RT-PCRبه کمک 
ترییراح بیهان ایهن دو ژن را در مقایسهه بها شهاهد       3شکل 

ودگی توسهط  دهد. میزان بیان هردو ژن پس از آله نشان می
یهر میهزان   یباا رفهت. تر  (P<0.01)داری قارچ به طور معنی

در هر دو ژن بااتر از ترییر بیهان در   F06037بیان در رقم 
رقهههههههم روزح بوربنهههههههک بهههههههود. همچنهههههههین ژن   

PGSC0003DMP400061331 داری و معنههی بیههان بیشههتر
(P<0.01)   نسهههبت بهههه ژنPGSC0003DMP400060418 

های همولوگ با در میزان بیان ژن نشان داد. چنین افزایشی
 ,.Miya et alآرابیدوپسیس قابل انتظار بهود )  CERK1ژن 

2007; Wang et al., 2017) .  اختلاف میزان بیهان دو ژن را
های لیزین آنها مرتبط دانسهت،  شاید بتوان به تعداد موتیف

ههای  زیرا در آرابیدوپسیس مشخص شده است که موتیهف 
فعالیهت کامهل پهروتئین ضهروری      لیزین پشت سر هم برای

هها یها حهذف آنهها     هستند و جهش در برخی از این موتیهف 
سبب کاهش فعالیهت کهل پهروتئین بهه دلیهل کهاهش تمایهل        

 Petutschnig et) ها برای اتصال به کیتهین اسهت  پروتئین

al., 2010) . 
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سنجیده  Mock. میزان بیان در مقایسه با شاهدهای موسوم به  A. solaniپس از آلودگی با سیب زمینی  LysM-RLKsبیان دو ژن  -2شکل 

-elfدر این آزمایش از ژن  در سطح احتمال یک درصد با هم مقایسه شدند. tبا استفاده از آزمون  Ctمیانگین تغییرات بیان بر حسب شده است. 

1α دار در سطح احتمال یک درصد.**: معنی ها استفاده شد.رمال سازی دادهنس برای نابه عنوان ژن رفر 

Figure 3. Expression analysis of two LysM-RLKs following A.solani inoculation in potato. The expression 

level was measured relative to the corresponding mocks. Expression mean changes based on Ct values 

were compared at P<0.01. elf-1α was used to normalize the expression data. **:Significant at P<0.01.

ای آمینهه  اگرچه در این مطالعه تفاوتی در توالی اسهیده 
در هر دو رقم مشاهده نشد، امها   Lys-RLKهر دو پروتئین 

-ها جهشاین موضوع به این دلیل نیست که در این پروتئین

های موثری رخ نداده باشهد کهه فعالیهت پهروتئین را تحهت      
 LysMههای  ه تنها موتیفعتاثیر قرار دهد، زیرا در این مطال
ازم اسههت در انههد. از ایههن رو مههورد بررسههی قههرار گرفتههه

 (Ser/Thr Kinase)کاتهالیتیکی   ههای دیگری دمهین  یمطالعه
مورد مطالعه قرار گیرد تا بتوان با اطمینان بیشتری در آنها 

 این مورد صحبت نمود.  
-LysMپهروتئین   9با وجود بررسهی میهزان بیهان ههر     

RLK  قبل و بعد از تلقی  باA. solani   تنها در دو پهروتئین ،
دار میههزان بیههان بههه شههکل معنههی LysM-RLKاز خههانواده 

تواند به دایل زیهر اتفها    افزایش پیدا نمود. این موضوع می
 A. solani( حساسیت یا مقاومهت بهه قهارچ    1افتاده باشد: )
شههود کههه ارتبههاطی بهها هههای دیگههری کنتههرل مههیتوسههط ژن
دارای  A. solani( قههارچ 2هههای کاینههازی ندارنههد. )گیرنههده

کههه مههانا شههروع و راه انههدازی  افکتورهههای خاصههی اسههت
ههای  ( مولکهول 3شهود و ) آبشار القا سیستم ایمنی گیاه مهی 

هها دخالهت   دیگری به عنوان الیسیتور در القا سایر پهروتئین 
نیسهتند. از   A. solaniدارند که احتماا در ارتبها  بها قهارچ    

ههای  این رو استفاده از ایزوله دیگری از ایهن قهارچ و قهارچ   
در  دتوانه ر برای تلقی  و بررسی روند بیان میدار دیگتینیک

 پاسخ به این موضوع اهمیت داشته باشد. 
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Abstract 

The Lysin motif in receptor-like kinases (LysM-RLKs) bind to chitin or chitin components of the fungal pathogen 

cell wall to perceive their invasion. To study the LysM-RLK domains of potato genome involved 

in Alternaria solani response, the putative LysM-RLKs were bioinformatically assessed, sequenced and their 

expression levels were measured in a susceptible (Russet Burbank) and relatively resistant (F06037) genotypes, 

following inoculation of the pathogen. A total of 35 putative LysM-RLKs were detected in potato genome, of 

which 26, 5 and 4 LysM-RLK had none, one and two LysM motifs, respectively. Among 9 receptors containing 

LysM-RLK domains, two proteins showed a significant overexpression following A. solani infection. 

PGSC0003DMP400061331 protein with two LysM motifs had a higher expression level than 

PGSC0003DMP400060418 protein with one LysM motif. Both proteins had 98% and 81% coverage 

with Arabidopsis thaliana CERK1 protein, respectively. Multiple sequence alignment (MSA) of LysM motifs 

from both proteins of two potato genotypes with that of Arabidopsis thaliana CERK1 revealed no difference 

between genotypes with respect to LysM motif sequence. Interestingly, the LysM motifs from 

PGSC0003DMP400061331 protein had an “NRD” insertion as compared to its second LysM motif, 

PGSC0003DMP400060418, and Arabidopsis taliana CERK1 LysM motifs. Such changes may have occurred 

through deletions or duplications. Alteration of DNA sequences by genome editing methods may shed light on the 

role of these genes in the field of resistance or susceptibility to A. solani leading to generation of resistant transgenic 

plants to devastating fungal diseases. 
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