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  شاهيدر  Flowering locus T (FT)ساخت  ژن هم يابي توالياستخراج و 
 )Lepidium sativum L.( :فيلوژنتيكي پروتئين استنباطي آن بررسي  

  هادي روان و ، حسينعلي ساسان*رضانژاد فرخنده، بهائي شيخ محبوبه
  شناسي زيست كرمان، گروه باهنر شهيد ايران، كرمان، دانشگاه

  12/5/98 :تاريخ پذيرش  7/3/98 :تاريخ دريافت

  چكيده

، به عنوان ژن هدف مسير Flowering locus T (FT)ژن . ي زندگي گياهان است در چرخه فاز اصليدهي، يك تغيير  گذر به گل
اين پژوهش با هدف . است) فلوريژن(، از اجزاي اصلي هورمون گلدهي FTپروتئين  .كند دهي را تحريك مي گلفتوپريود، 

ي  كل از برگ جوان گياه در مرحله RNA. انجام شد ).Lepidium sativum L( شاهيي و تعيين توالي اين ژن در گياه شناساي
در گياهان  FTهمساخت  هاي ژن  هاي اختصاصي بر اساس توالي آغازگر. استفاده گرديد cDNAزايشي، استخراج و براي ساخت 

نتايج، . محصول اين واكنش پس از خالص سازي، توالي يابي شد. ه گرديداستفاد RT-PCR هم خانواده، طراحي و براي واكنش 
ي  با شماره  NCBIناميده و در پايگاه ژن  LsFTنوكلئوتيد بود كه  294مورد نظر از ژن به طول  ي ي تكثير قطعه نشان دهنده

شونده به فسفاتيديل اتانول  ي قلمرو پروتئين متصل ي بخش عمده اين قطعه از ژن، كدكننده. ثبت شد KP070729دسترسي 
ي توالي پروتئين  مقايسه. است ميزان بسيار زيادي حفاظت شده است كه توالي آمينواسيدي آن در گياهان، به) PEBP(آمين 

. هاي مشابه بود درصدي اين توالي با توالي 94تا  61شباهت بين  ينشان دهنده FTهاي  ساخت با ساير هم LsFTاستنباطي 
دهي در  عنوان ژن محرك گل تواند به دهي نقش دارد و مي در تحريك گل FTعنوان هومولوگ  نيز به  LsFTتايج، مطابق اين ن

  .شاهي عمل كند

   RT-PCR دهي، رديفي، پروتئين، فيلوژني، گل هم :كليدي واژه هاي

  frezanejad@uk.ac.ir :، پست الكترونيكي03431322090: نويسنده مسئول، تلفن* 

  مقدمه

دهي با شرايط مطلوب و  منظور همزمان كردن گلب
درنتيجه، به حداكثر رساندن موفقيت زايشي گياه، بايد گذر 

ي  وسيله دهي به گل. از نمو رويشي به زايشي تنظيم شود
از قبيل دما (هاي محيطي  مسيرهاي ژنتيكي متأثر از محرك

بر اساس . شود نمو گياه، كنترل ميو سطح ) و طول روز
دهي موجب  مطالعات انجام شده، مسيرهاي محرك گل

دهي شامل  هاي ميانجي گل اي از ژن افزايش بيان مجموعه
)FT(FLOWERING LOCUS T  ،)TSF(TWIN SYSTER 

OF FT  ،SUPPRESSOR OF CONSTANS1 (SOC1) ،
)AGL24(AGAMOUS LIKE 24   و)LFY(LEAFY   و

دهي از قبيل  هاي گل ن بازدارندهكاهش بيا
)FLC(FLOWERING LOCUS C  ،)SVP(SHORT 

VEGETATIVE PHASE   وTERMINAL FLOWER 1 

(TFL1) ي آمادگي گياه  شوند و بنابراين تأييد كننده مي
  .)16(دهي هستند  براي گل

 سيدوپسيآراباز گياه  1999، اولين مرتبه در سال FTژن 
اين ژن، همچنين در بسياري . )8(جداسازي شد  انايتال

 هاي گياهي، مطالعه و شناسايي شده است ديگر از خانواده
)17(. FT دهي زودرس در  عنوان ژن موثر در تحريك گل به

، FTدر آرابيدوپسيس، پروتئين  .است  گياهان، شناخته شده
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ها به سمت رأس  ي نوري روز بلند از برگ در شرايط دوره
 FLOWERING جا با آن كند و در شاخساره حركت مي

LOCUS D (FD) كمپلكس . دهد تشكيل كمپلكس ميFT-

FD هاي گلدهي از قبيل  طور مستقيم يا غيرمستقيم، ژن به
)AP1(APETALA1  كند و سرانجام باعث  را فعال مي

تواند  ، ميFTعلاوه، ژن  به. شود تحريك گلدهي مي
هاي ديگر  و برخي قسمت  ، تخمدان تغييرات نموي دانه

و  Corbesier ،2007در سال . )16(گياه را نيز تنظيم كند 
از ) فلوريژن(دهي  همكاران اعلام كردندكه هورمون گل

مطالعات بعدي نيز نشان دادند  .باشد مي FTجنس پروتئين 
، جزء اصلي هورمون FTي ژن  وسيله كه پروتئين كد شده به

  .)16(دهي است  گل

 FT  ي يك،  شماره ايه مروي كروموزو آرابيدوپسيسدر
چهار اگزون و سه قرار دارد و داراي  دو، چهار و پنج

طور تقريبي،  ي آن به ي كدكننده طول ناحيه. اينترون است
  .)15(باشد  نوكلئوتيد مي 528

 آرابيدوپسيسدر  FTژن شبه  6خانواده اي كوچك از 
توانند عملكردهاي مرتبطي در  اند كه مي شناسايي شده
هاي كدشده به  پروتئين. ته باشنددهي داش تحريك گل

وسيله ي اين ژن ها شامل يك ناحيه اتصال به فسفاتيديل 
 PEBP: Phosphatidyl Ethanolamin(اتانول آمين 

Binding Protein (عملكرد فيزيولوژيكي . شوند مي
طوروسيعي در جانوران مطالعه شده  به PEBPهاي  پروتئين

يگنالينگ و از است و تصور مي شود كه در آبشارهاي س
. )2(كنند  پروتئين عمل مي- هاي پروتئين كنش طريق برهم

علاوه بر نقش مؤثرشان در كنترل  FT-Likeهاي  پروتئين
دهي، باعث پيشبرد فرآيندهاي نموي ديگر شامل  زمان گل

يابي گياه، تنظيم ميوه و تشكيل غده  رشد، كنترل سازمان
  .)11(شوند  مي

 Lepidiumشاهي با نام علمي ي مورد مطالعه، گياه نمونه

sativum L. ي شب بو  ، از خانواده)Brassicaceae( ،
 50-30 يكساله، كمي كرك دار، با ارتفاع ،گياهي علفي

هاي اين گياه، سفيد و مجتمع در  گل. باشد سانتيمتر مي
آن خورجينك است  ي ي طويل و ميوه خوشه هاي آذين گل

از آهن و كلسيم بذر شاهي داراي مقادير بالايي . )6(
دليل محتواي بالاي تركيبات  همچنين اين بذر به. باشد مي

اكسيداني است   فنلي به ميزان زيادي داراي خاصيت آنتي
علاوه، مطالعاتي در مورد كاربرد بذر اين گياه به  به .)9(

عنوان داروي مسكن، ضد اضطراب و ضد درد كه ناشي از 
اشد انجام شده است ب ميزان بالاي آلكالوئيدها در آن مي

)14(.  

ي شب بو  هاي خانواده تاكنون در برخي از گونه FTژن 
ها را  مواد و روش(شناسايي و تعيين توالي شده است 

هاي مروري انجام شده،  بررسيهمچنين . )ملاحظه نماييد
اي را در مورد شناسايي اين ژن در  هيچ گزارش منتشر شده

با توجه به اهميت اين بنابر .گياه مورد مطالعه نشان نداد
دار و حفظ بقاي نسل و نيز  دهي در گياهان گل ي گل پديده

برد اين پديده، تلاش در  در پيش FTنقش اساسي ژن 
يابي اين ژن در گياه مورد مطالعه  جهت شناسايي و توالي

مدل قرار دارد و بذر آن نيز از نظر دارويي  اي كه در خانواده
  .باشد تحقيق حاضر ميحائز اهميت است مفيد و هدف 

  مواد و روشها
مرداد در . از شركت پاكان بذر اصفهان تهيه شد شاهيبذر 
پرليت در  يحاو يها ، بذرها در گلدان1393سال  ماه

 16ي نوري  و دوره C˚25شرايط گلخانه اي با دماي 
گياهان درحال  .كشت شدندساعت تاريكي  8ساعت نور و 

ميلي ليتر محلول  25 رشد، به صورت يك روز در ميان با
ها، نمونه  پس از ظاهرشدن گل. تغذيه شدند x  2/1هوگلند

هاي جوان، جهت مطالعات مولكولي انجام  برداري از برگ
  .شد

ژن مورد نظر نامشخص بود، آغازگرها  يكه توال جا آن از
هم جنس  ياهانگ يرموجود از سا يژن هاي يبر اساس توال

يدند گرد يطراح مرسومو هم خانواده، و بر اساس اصول 
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)Dieffenbach et al., 1993( .ژن  يمنظور توال ينبد
  :Accession no( انايتال سيدوپسيآرابدر  FTهمساخت 

AB027504.1( ،يهالر سيدوپسيآراب )Accession no:  

KC505460.1( ،يوترما )Accession no: HQ667761.1( ،
 ديخردل هن، )Accession no: JN786314.1( خردل زرد

)Accession no: JN786311.1( كلزا ،)Accession no: 

FJ848918.1( ،خردل سياه )Accession no: 

JN786309.1( ،كلم )Accession no: EU984306.1( ،
 خردل سفيدو ) Accession no: JN699545.1( شلغم

)Accession no: FJ613328.1(از بانك ژن NCBI 
)http://www.ncbi.nlm.nih.gov(  رديفي هم. شدگرفته 

. صورت گرفت ClustalW2افزار  با استفاده از نرم ها يتوال

با  ييموجود، آغازگرها ي براساس نقاط حفاظت شده
و سپس  يدندگرد يطراح GeneRunnerافزار  استفاده از نرم

مورد  BLAST افزار نرم ي يلهها به وس مناسب بودن آن
كه  شدندي طراح يا به گونه آغازگرها .قرار گرفت يبررس

ژن را  ي كدكننده ي يهطول ناح، بيشترين RT-PCRبتوان در 
استفاده  يتوال يينتع برايها  از محصول آن و دست آورد هب

قرار  يبيو محل تقر FTژن  يك، طرح شمات1در شكل. كرد
نشان داده شده   برنده و برگرداننده ي پيشگرفتن آغازگرها

ت شده توسط شرك يطراح يآغازگرها ساخت .است
توالي آغازگرها به صورت زير  .صورت گرفت پيشگام
  :است

Fr-LsFT< 5′-CAGATGTTCCAAGTCCTAGC -3′ > 

Rv-LsFT< 5′- AGCCACTCTCCCTCTGACA-3′ > 

  
 .برنده و برگرداننده روي آن و محل قرار گرفتن آغازگرهاي پيش FTطرح شماتيك ژن  -1شكل 

RNA  ا استفاده ب ي زايشي هاي جوان در مرحله برگكل از
 RNA )GeneAll, RiboEx, Totalاز محلول استخراج 

RNA isolation solution, Korea(  براساس دستورالعملو 
 يابيارز ،حضور يبررس براي. استخراج شدشركت سازنده، 

 يها از روش RNAغلظت  يينخلوص و تع
نانومتر و  280و  260 يها در طول موج ياسپكتوفتومتر
  .)13(استفاده شد % 1ژل آگارز  يرو يالكتروفورز افق

شركت  cDNAساخت  يتبا استفاده از ك cDNA ي تهيه
) RevertAid First Strand cDNA Synthesis Kit(فرمنتاز 

و  ييشناسا منظورب. مطابق دستورالعمل آن انجام شدو 
. استفاده شد RT-PCRاز  FTساخت  ژن هم يتوال يينتع

 cDNA ،1نانوگرم از  200براي انجام اين واكنش، مقدار 
برنده و برگرداننده با غلظت  ميكروليتر از آغازگرهاي پيش

 MasterMix PCRميكروليتر از  5/12پيكومولار و  10
)SinaClone ( ميكروليتري فاقد  2/0درون لولهDNase  و

RNase  25ريخته و با آب دوبارتقطير استريل به حجم 
ور كامل مخلوط ميكروليتر رسانده و با پيپت كردن، به ط

 PTC )1148 MJترموسايكلر مدل  تكثير در دستگاه. شد

Mini Personal Termal Cycler BioRad, USA(  و با
 C95°دقيقه در دماي  1واسرشتگي اوليه به مدت  ي مرحله

 C94°چرخه با دماي واسرشتگي  32آغاز گرديد و با انجام 
ه و دقيق 1به مدت  C55°دقيقه، دماي اتصال  1به مدت 

دقيقه ادامه يافت و با  1به مدت  C72°دماي طويل شدن 
به  C72°دقيقه در دماي  7مرحله طويل شدن به مدت 

، حضور و كيفيت محصول PCRپس از انجام . اتمام رسيد
  .بررسي شد 1%بر روي ژل آگارز 

 ،PCRيقژن از طر ي شده يرتكث ي قطعه يتوال يينمنظور تعب
هر از  يكروليترم 20همراه ب PCRاز محصول  يكروليترم 40

و برگرداننده به شركت  برنده يشپ يآغازگرهايك از 
  .فرستاده شد تكاپوزيست
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و  BLASTيها افزار ابتدا با نرم يتوال يينحاصل از تع نتايج
ClustalW اي ينهآم يداس يشده وسپس توال رديف هم 

موجود  FTيها از همساخت يبرخ هاي يو توال ياستنباط
 MEGAافزار   با استفاده از نرم NCBIدر بانك ژن 

 يبررس ها آن شباهت يزانو م يسهمقا (6140226)6.06
 PDBsumهمچنين با استفاده از ابزار . يدگرد

)http://www.ebi.ac.uk/pdbsum( ساختار دوم شبيه ترين ،
 xي  رافي اشعهكه از طريق كريستالوگ LsFTپروتئين به 

هاي مختلف آن  تعيين ساختار شده است گرفته و بخش
  .بررسي گرديد

  

  

  نتايج
نانومتر به طور متوسط  260ها در طول موج  RNAجذب 

-2نانومتر در حدود  280/260و نسبت جذب  05/0- 06/0
ي مناسب بودن غلظت و كيفيت  دهنده بود كه نشان 9/1

RNAي سه باند  دهمشاه چنين هم. هاي استخراجي است
هاي ريبوزومي روي ژل آگاروز  RNAپررنگ مربوط به 

استخراج شده براي  RNAي كيفيت مطلوب  ، تأييدكننده1%
پس از بهينه سازي ).2شكل (است  RT-PCRانجام 
ي  تكثير قطعه  ، تك باند اختصاصي مربوط بهPCRواكنش

اين قطعه . روي ژل آگارز مشاهده شد نوكلئوتيدي 294
ژن است  ي كد كننده ي انتهايي ناحيه ي نيمه مربوط به

  .)3شكل (
  

  

  

  
از برگ جوان  RNAاين : كل RNAرخ الكتروفورزي نيم -2شكل 

كل داراي  RNA: 1 .ي زايشي استخراج شده است شاهي در مرحله
نشانگر : 5.8s .Mو  28s ،18sهاي ريبوزومي RNAسه باند واضح 

  ).DNA 1kb )Fermentaseمولكولي 

  
باند مورد  :RT-PCRمحصول رخ الكتروفورزي  نيم -3ل شك

باند  :1.دهد را نشان مي LsFTي مورد نظر از ژن  تكثير ناحيهمشاهده، 
 جفت بازي سنتزشده با استفاده از آغازگرهاي 294ي  مربوط به قطعه

نشانگر مولكولي  :RvFT .Mي  برگرداننده و FrFT ي برنده پيش
DNA 1kb )Fermentase.(  

  

به  Rv-FTو  Fr-FTحاصل از آغازگرهاي  PCRصول مح
اي كه توالي  گونه به. طور كامل توالي يابي گرديد

نيز در  Rv-FTو برگرداننده  Fr-FTي برنده آغازگرهاي پيش
توالي ). 4شكل (توالي خوانده شده قابل شناسايي است 

 49( 2هايي از اگزون  خوانده شده مربوط به بخش
و بخش ) نوكلئوتيد 41( 3اگزون  ، طول كامل)نوكلئوتيد

نتايج حاصل از  .است) نوكلئوتيد 204( 4اعظم اگزون 
BLAST، شباهت بسيار بالاي اين قطعه با  ي نشان دهنده
ميزان شباهت اين قطعه . است FT هاي همساخت ساير ژن



 1399، 4، شماره 33جلد                                                                    )          مجله زيست شناسي ايران(وليمجله پژوهشهاي سلولي و مولك

469 

: ي شب بو به اين شرح است هايش در خانواده با همساخت
 يوترما، 90% انايتال سيپسدويآراب، 91% يهالر سيدوپسيآراب

و  شلغم، 87% خردل سياهو  خردل زرد، هندي خردل، %89
بنابراين اين توالي مربوط به . 85% كلم، 86% خردل سفيد

) Lepidium sativum( شاهيدر گياه  FTژن همساخت 
طول باند  .گذاري شد نامLsFT رو اين ژن از اين. است

نوكلئوتيد تعيين شد  294مشاهده شده پس از توالي يابي، 
ي  كه مشابه با طول اين قطعه از ژن در ساير گياهان خانواده

ها براي طراحي آغازگر استفاده گرديد،  شب بو كه از آن
  . باشد مي

 97، داراي LsFTپروتئين استنباطي اين قطعه از ژن 
ترين شباهت با  بيش كه داراي )4شكل (اسيدآمينه است 

AhgFT  باشد مي 94%به ميزان  يهالر سيدوپسيآرابدر .
با متناظر آن در ساير  LsFTطول اين قطعه از پروتئين 

ي شب بو  متعلق به خانواده FTهاي همساخت  پروتئين
منظور بررسي ميزان شباهت محصول ژن ب. برابر است

LsFT هاي  ساخت با ساير همFTنباطي ، توالي پروتئين است
، مقايسه  هاي ديگر ها در گونه ساخت آن با توالي ساير هم

ها با  اين منظور درخت فيلوژنتيكي اين پروتئين گرديد به
  ).5شكل (رسم شد MEGA استفاده از نرم افزار 

 PDBsumعلاوه، با استفاده از ابزار  به
)k/pdbsumhttp://www.ebi.ac.u( ساختار دوم شبيه ترين ،

كه از طريق ) ساختار اول(از نظر توالي  LsFTپروتئين به 
تعيين ساختار شده است گرفته  xي  كريستالوگرافي اشعه

 . هاي مختلف آن بررسي گرديد شد و بخش

 انايتال سيدوپسيآرابدر گياه  FTاين ساختار مربوط به پروتئين 
 LsFTبا پروتئين  90%/6، )ار اولساخت(است كه از نظر توالي 

  ).6شكل (شباهت دارد 

در نهايت، توالي نوكلئوتيدي و همچنين توالي پروتئين 
ي دسترسي  با شماره  NCBIاستنباطي اين ژن در بانك ژن 

KP070729 ثبت گرديد.   

  بحث

 FLOWERIMG LOCUS، پروتئين آرابيدوپسيسگياه در 

T (FT) وريژن، شناخته شده عنوان يكي از اجزاي فل كه به
رسد  نظر مي به. دهي دارد است نقشي اصلي در شروع گل

ي  دهي در همه در تنظيم گذر به گل FT-Likeهاي  كه ژن
. دانگان شناخته شده تا اين كنون شركت داشته باشند نهان

  .دهي، حفاظت شده است در وقوع گل FTبنابراين نقش 

اول بيانگر  ي در الكتروفورز در درجه  تك باندي  مشاهده
ها و مناسب بودن غلظت  طراحي و عملكرد صحيح آغازگر

 PCR ي چنين برنامه هم. است PCRكار رفته در  مواد به
از جمله عوامل موفقيت ) بخصوص دماي اتصال(مناسب 

  .)13(در كسب تك باند اختصاصي است 

در شاهي، مربوط  FTساخت  يابي شده از هم ي توالي قطعه
تحقيقات نشان . و تا چهار از اين ژن استهاي د به اگزون

هاي  در گونهFT هاي  كه طول اينترون اند با وجود اين داده
نظر  گياهي مختلف تا حد زيادي با هم متفاوت است اما به

هاي دو و سه در گياهان متفاوت،  رسد كه طول اگزون مي
  .)7و 5(حفاظت شده باشد 

  
توالي آغازگر : NCBIدر پايگاه ) .Lepidiumsativum L( شاهيو پروتئين استنباطي آن در گياه FT ساخت  توالي ثبت شده از ژن هم -4شكل 

  .برنده در ابتداي رشته و آغازگر برگرداننده در انتهاي رشته مشخص شده است پيش
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  .رار گرفته استدرون كادر ق LsFTدر اين شكل، : هاي مختلف در گونه FTهاي همساخت  درخت فيلوژنتيكي پروتئين -5شكل 

  

  
  .كه در آرابيدوپسيس تاليانا مشخص شده است LsFTساختار دوم بخش تعيين توالي شده از پروتئين  -6شكل 



 1399، 4، شماره 33جلد                                                                    )          مجله زيست شناسي ايران(وليمجله پژوهشهاي سلولي و مولك

471 

هاي پروتئيني ثبت  در اكثر توالي FTطول كامل پروتئين 
ي شب بو  كه به خانواده NCBIشده از اين ژن در سايت 

هاي  ليدر بين توا. آمينو اسيد است 175تعلق دارند، 
در اين سايت،  FTآمينواسيدي كامل ثبت شده از پروتئين 

 Talaromycesتوالي مربوط به نوعي قارچ به نام 

marneffei و توالي ) آمينواسيد 105(ترين طول  داراي كم
داراي بيشترين  )Fragaria vesca( مرتبط با توت فرنگي

در  FTهمولوگ . )4و10(باشد  مي) آمينواسيد 199(طول 
ي گذر از فاز  ، در مرحلهTalaromyces marneffeiچ قار

اي كه  گونه اي دارد، به ميسلي به فاز مخمري نقش عمده
 .)4(يابد  ي افزايش مي بيان آن در اين مرحله

هاي گياهي مختلف در  ي قرارگيري گونه بررسي نحوه
دهد كه گياهان  درخت فيلوژني رسم شده، نشان مي

هاي  همگي در شاخه ،Lepidium sativumي  خانواده هم
اند و اين مطلب، تأييدي بر  مجاور اين گياه قرار گرفته

در اين گياه  FTصحت توالي خوانده شده براي ژن 
  .باشد مي

اي كه توالي يابي شده است و شباهت  با توجه به ناحيه
توان نتيجه گرفت  مي FTهاي  بالاي آن با ساير همساخت

در اين پروتئين نيز ، PEBPيي حفاظت شده كه ناحيه
هايي كه با  ها و كمپلكسPEBPآناليز . وجود دارد

دهند، يك جايگاه مشخص و  ها تشكيل مي فسفواتانول آمين
ي اتصال آنيون را تشخيص داده است  شديداً حفاظت شده

ي اين  هاي فسفريله تواند براي تشخيص ريشه كه مي
ي فاقد اين ها بررسي موتانت. كار رود بهها  فسفواتانول آمين

كرد اين  ي اهميت وجود آن براي عمل جايگاه، نشان دهنده
چنين وجود يك  هم. )12(ها ميباشد  دسته از پروتئين

ي بتا بزرگ مركزي كه در يك طرف آن، جايگاه  صفحه
اتصال آنيون قرار دارد، ويژگي بارز ساختار دوم 

ي اين  باشد كه همه مي PEBPي  هاي خانواده پروتئين
قابل  PDB sumدر ساختار گرفته شده توسط ابزار  ها بخش

  ).7شكل (اند  مشاهده

 گيري نتيجه

دهي در سال  عنوان محرك گل مفهوم فلوريژن، اولين بار به
اما شواهدي . )1(معرفي شد  Chailakhyanتوسط  1936

عنوان  به آرابيدوپسيسدر  FTدهند پروتئين  كه نشان مي
دهي عمل  ك گليك مولكول سيگنالينگ براي تحري

مطابق اين . كند، از حدود يك دهه قبل مشخص شد مي
همان فلوريژن يا حداقل قسمتي از فلوريژن  FTتحقيقات، 

، LsFTنتايج حاصل از اين پژوهش نشان داد كه . باشد مي
كند  كد مي )Lepidium sativum( شاهيرا در  FTهمولوگ 

دهي عمل  گلي  عنوان يك فعال كننده بهتواند  ميو بنابراين 
ساخت  ژن هم ي كدكننده ي نوكلئوتيد از ناحيه 294. نمايد

FT  توالي يابي و پس از مثبت بودن نتايجBLAST اين ،
ي توالي پروتئين  مقايسه. گذاري شدنام LsFTژن به نام 
 ينشان دهنده FTهاي  ساخت با ساير هم LsFTاستنباطي 

هاي  ليدرصدي اين توالي با توا 94تا  61شباهت بين 
با استفاده  LsFTژن  mRNAتعيين توالي كامل . مشابه بود
، شناسايي توالي پروموتور اين ژن و RACE-PCRاز روش 

تواند به  هاي نوري بلند و كوتاه مي دورهبررسي بيان آن در 
هايش،  ساخت ي اين ژن با ديگر هم تشخيص بهتر رابطه

كمك  دهي چگونگي تنظيم عملكرد و نقش آن در القاي گل
  .كند
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Isolation and Sequencing of Flowering locus T (FT) homologous 
gene in Lepidium sativum L.: a Phylogeny study of its deduced 

protein  
Sheikhbahaei M., Rezanejad F., Sasan H. and Ravan H. 

Dept. of Biology, Shahid Bahonar University of Kerman, Kerman, I. R. of Iran. 

Abstract 

The transition to flowering is a major phase change in life cycle of plants. Flowering 
locus T (FT) gene is the final signaling target gene of the photoperiod pathway that 
promotes flowering. FT protein is a major component of flowering hormone (florigen). 
This study was performed to identify FT homologus gene in garden cress (Lepidium 
sativum L.). Total RNA was isolated from young leaf tissues of L. sativum in 
reproductive phase and was used for first-strand cDNA synthesis. The specific primers 
were designed based on nucleotide sequence alignment of FT homologus genes from 
other plants and were used in RT-PCR. The RT-PCR product were purified and 
sequenced. The results indicated amplification of 294 nucleotides fragment that was 
named LsFT and registered in NCBI database with access number KP070729. This part 
of FT gene codes major part of phosphatidyl ethanolamine-binding Protein (PEBP) 
domain of FT protein that is conserved in amino acid sequence in many plants. 
Comparison of this deduced protein with FT homologous proteins from other species 
showed %61 to %94 identity. According to these results, LsFT can play a similar role as 
FT in flowering induction and could act as a flowering inducer gene in Lepidium 
sativum L. 

Key words: Alignment, Flowering, Phylogeny, Protein, RT-PCR 


