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 מבוא

 התאם עצמי-איגנטי של מנגנון בהם קיים , כמו התפוח והאגס ,השסק שייך למשפחת הוורדניים

תכונת אי ההתאם נקבעת על ידי לוקוס  אלהבצמחים  .יתלמניעת הפריה עצמ GSIגמטופיטי 

 Sכאשר גנוטיפ ספציפי של לוקוס , Sלוקוס זה מכונה לוקוס . פולימורפי יחיד המכיל מספר גנים

בעמוד העלי לכיוון  מתארךנובט בצלקת ו הנוחת על צלקת עמוד העלי, גרגר אבקה .Sמכונה הפלוטיפ 

האבקה זהה לאחד מאלו המבוטאים בעלי ייעצר גידול נחשון  של גרגר Sמידה והפלוטיפ ב. הביציות

של גרגר האבקה שונה מאלו המבוטאים  Sבמידה והפלוטיפ . עמוד העלי ולא תתרחש הפריהבהנביטה 

הפנוטיפ של העלי וגרגר . עם תא הביצה תיתכן התלכדותבעלי נחשון הנביטה יתארך בעמוד העלי ו

והאחר מבוטא  S-RNaseהאחד מבוטא בעלי ונקרא , ם שוניםידי שני גני-האבקה נקבעים לפחות על

השייך  F-boxהוא חלבון מסוג  SFB (S-haplotype-specific F-box .)SFBבגרגר האבקה ונקרא 

מקובל להניח שמנגנון הדחייה הביוכימי כולל כניסת . לפרוק החלבונים Ubiquitin-למערכת ה

, SFBחלבוני . לנחשון הנביטה של גרגר האבקה, ימשני האללים המבוטאים בעל,  S-RNaseחלבוני

מהפלוטיפ )הזרים  S-RNaseמסמנים את ה , המבוטאים בנחשון הנביטה של גרגר האבקה ההפלואידי

S לפירוק במערכת ה( שונה- Ubiquitinה חלבוני אבל מגינים על- S-RNase העצמי מפני פרוק .

בהאבקה עצמית מתרחש  אתולעומת ז, ביטהבנחשון הנ RNAכתוצאה מכך בהאבקה זרה אין פירוק 

 .  וגרגר האבקה מושבת( המוגנתRNase ( -על ידי ה RNA  -עיכול ה

מחקר במסגרת  .רבים ידועים כבעלי יכולת הפריה עצמיתם זני אך, GSIמנגנון בשסק קיים אמנם 

עכו 'ו' יהודה' ',אברי' זני השסק המסחרייםמ Sאללי  4 חלקית ריצפנו (Niska et al., 2010)שערכנו 

שיטה  בנוסף פיתחנו .בהתאמה, S4-ו S2, S3: כאשר האלל השני הוא, S6בכל הזנים נמצא אלל . '1

זרעים )בצאצאי האבקה פתוחה  Sזיהוי תכולת אללי . באופן ספציפי מהאלליםלזיהוי של כל אחד 

ההפריה  תלואחראי ליכ S6ה שלוקוס הבנל להובי, שהתפתחו במטע עם מפרים, (מפירות בשלים

 . ולקביעת שיעור ההאבקה הזרה במטעהללו הזנים  לושתהעצמית בש

בזני השסק  GSIלשבירת מנגנון שהביאו  S6בלוקוס מהם הגורמים  התחלנו לבחוןמחקר המשך הב

 .השלם S6-RNase הגןריצוף ו ,זההשייכים ללוקוס  SFB -הגנים ל באמצעות ריצוף' יהודה'ו' 1עכו '

 

  חומרים ושיטות

-המטע ניטע ב. הנמצא בצפון הכנרת, גולן-הניסויים נערכו במטע שסק של קיבוץ מרום :המטע .1

בין , בשורה הרביעית נטועים לחילופין. 'יהודה'שורות עצי  6במטע . 'מ x 4 6המרווח בין העצים , 2002

. 2002ובר עצי שלושת הזנים פרחו בו זמנית במהלך אוקט. '1עכו 'או עצי ' אברי'עצי ', יהודה'עצי 

 .1522-524209הפירות נקטפו בין התאריכים 

 Sאללי וריצוף מעלים מעצי המטע שימש לאפיון  DNA :DNAמקור החומר הצמחי לאנליזות . 2

שהתפתחו לאחר , מכל אחד מהזנים פירותבקטיף נאספו . '1עכו 'ו' יהודה', 'אברי'מהזנים ההוריים 

הזרעים הונבטו ומהעלים שלהם הופק . האחרים האבקה פתוחה בעצים סמוכים לעצי שני הזנים
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DNA  לאנליזה של אלליS . זרעים בלבד 1-2מכל פרי נבדקו .DNA מזרע שאופיין כהומוזיגוט ל-S6 

 .מלוקוס זה SFBשימש לאנליזת אללי 

, עלים Doyle and Doyle (1987 .)200mg-100לפי גנומי מעלים הופק  DNA: DNAהפקת . 3

בופר  700μl -ב האבקה הכתושה הורחפה. כתשו במכתש ועלי בנוכחות חנקן נוזלינ, 70°C- -שנשמרו ב

, 100mM Tris pH 8 ,2% hexadecyltrimethylammonium bromide [CTAB] :הפקה המכיל

20mM ethylenediaminetetra acetic acid [EDTA] pH 8 ,1.4M NaCl ,1% 

polyvinylpyrolidone [PVP] MW=40000 2 1% -ו-mercaptoethanol.  30התערובת הודגרה 

נערכו שני מיצויים עם , לאחר קירור לטמפרטורת החדר. תוך כדי ערבוב, 65°C -דקות ב

chloroform:octanol (24:1) .ה-DNA  הושקע בעזרתEthanol והומס במים. 

 ',אברי'מזני השסק  Sשל אללי  DNAהגברת קטעי : SFB-ו RNase-Sאללי  תלהגבר PCRתגובת . 4

עבור כל . (1 טבלה) מאגס Sעם תחלים אוניברסלים של אללי  PCRנערכה בתגובת ' 1עכו 'ו' יהודה'

להגברת אלל  (.1 טבלה) PCRששימשו לזיהוי ספציפי שלו בתגובת , אלל שרוצף נבנו תחלים ייחודיים

S6-RNase (.1 טבלה)נוספים ששימשו להגברת קצות הגן  השלם שימשו תחלים  

 -'FjbFB1 (5 שימשו התחלים S6מלוקוס  SFBלהגברת אללי 

CCAAGTCTCTGATGMGRTTCAAATG -3') ו- RjbFB1(5'- 

SRGTTAGKWGTTTTGTCCATGAAC-3' )(Sassa et al., 2007 .)טמפ 'annealing 56°C. 

 25μl :20ng DNA ,1X Ex Taqבנפח  הכילה את המרכיבים הבאים PCR-התערובת לתגובת ה

buffer (Takara Bio Inc., Shiga, Japan), ,1.5mM MgCl2 ,0.2 mM  תערובתdNTP ,20 pmol  

 MyCyclerנערכו במכשיר  PCR-תגובות ה .U Ex Taq (Takara) 1.25-מכל אחד מהתחלים ו

apparatus (BioRad, Hercules, CA) . 

 .2 בטבלהמפורטות  SFB-ו S-RNaseלהגברת  PCR-הת ותוכני

 SFBאו אללי הזנים ההוריים של  DNA-מ RNase-Sל אללי ש PCRתוצרי  :הגניםשיבוט וריצוף . 5

ורוצפו לשני  pGEMT (Promega, Madison, WI)שובטו לפלסמיד  S6 מצאצא הומוזיגוט ללוקוס

 ABI 3730 XL (PE Bio System, Foster, CA.)הכיוונים בעזרת מכשיר הריצוף 

האנליזה נערכה בעזרת  :וניםורצף חומצות האמינו המשוער של החלב DNA-אנליזה של רצף ה. 6

 -וBLAST (NCBI) ,Clustal W (http://www.ebi.ac.uk/clustalw /index.html )התוכנות 

DNAstar Lasergene 6 ‘SeqManII’ ((Madison, WI. 

 Swiss Modelם התקבלו בעזרת התוכנה המודלי:  RNase-Sשל חלבוני משוער מבנה מרחבי . 7

Workspace (Arnold et al., 2006) בעזרתה והושוו זה לזPyMOL Molecular Graphics System 

(2002) DeLano Scientific, San Carlos, CA).  

 

 

 

http://www.ebi.ac.uk/clustalw%20/index.html
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 . משסק S-RNaseלריצוף וזיהוי אללי  PCRתנאים ותחלים עבור תגובות  :1 טבלה

 RNaseהגן 
בבנק ' מס
 'antisense 5'→3 פריימר 'sense 5'→3 פריימר ניםהג

אורך הקטע 
 המוגבר

' מפט
annealing 

S  TTTACGCAGCAATATC  חלקי

AG
1
 

GYGGGGGCARTYT

ATGAA
1 

 48 

חלקי  S2 GU384665  AATAAAACCATGAAT

TCCCTGGC (133-155) 

CTGCAAAGASTRAY

CTCAACC [S2- (627-
647), S4- (654-674) and 

S6- (604-624)] 

514 52 

חלקי  S3 GU384666  GGTAATTGCTAGATA

GACTAA (274-294)
 2
 

As for S2 539
3
 56 

חלקי  S4 GU384667 GCATACCAGAGAGAA

AAATTA (319-339)
2
 

As for S2 355 56 

חלקי  S6 GQ202269 CAACCACAATACAGG

ACGACG (390-410)
 2
 

As for S2 234 58 

' 5קצה   S6   TTAVTMATTAATHTG

CCTCG 

As for S  52 

' 3קצה     S6  As for S YATACTAGCTAGCC

GCG 

 52 

 Pyrus pyrifolia (Ishimizu et al., 1998.) מאגס יפני  S-RNase-תחלים אוניברסלים מ1

 חלק מהתחל או כולו ממוקם באינטרון2

 . אורך הגן הוסק מרצף הגן המצופה3

 

  .SFB-ו S-RNaseלהגברת  PCR-ת הותנאי תגוב: 2 טבלה

 SFBהגברת  S-RNase הגברת

 Time (min.) Temp (˚C) No. of cycles  Time (min.) Temp (˚C) No. of cycles 

5 94 1 2 94 1 

2 Anneal. Temp.
1

 0.25 94 11 

3 72 0.5 65 

1 94 28 2 70 

1 Anneal. Temp. 0.25 94 21 

1 72 0.5 65 

1 94 1 2.5 70 

1 Anneal. Temp. 7 70 1 

5 72    

 ".חומרים ושיטות"או בבטבלה מפורט 1

 

 ודיון תוצאות

 RNase-S ריצוף אללי . 1

השוואת הרצפים ב. רוצף באופן בלתי תלוי' 1עכו 'ו', יהודה', 'אברי'מהזנים  S-RNaseכל אחד מאללי 

. מסגנים ) S2-S6הוא ' אברי'נמצא שהגנוטיפ של  GenBankבנק הגנים לגנים מ שהתקבלו

GU384665 ו-GQ202269, הוא' יהודה, '(בהתאמה S3-S6 (גנים מס .GU384666 ו-GQ202269 ,
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כולם  במכאן ש(. בהתאמה, GQ202269-ו GU384667. גנים מס)  S4-S6הוא' 1עכו 'ו( בהתאמה

 ,.Niska et al)לפני פרסום תוצאותינו רוצפו זמן קצר  S4-RNase-ו  S6-RNase .S2, S3אלל  נמצא

, (בהתאמה, EU442289-ו EU442286 ,EU442287הגנים ' מס( )2009) Carrera et alידי -על( 2010

שהתקבלו בעבודתינו הופקדו   S4-RNase-ו  S2, S3רצף אללי  .הוא אלל חדש S6-RNaseכאשר אלל 

 Carrera et al (2009.)ל בסיסים מהרצפים ש 24-94-כיוון שהם ארוכים ב, בבנק הגנים

 gene's open reading)מהבסיסים במסגרת הקריאה  20%-וצפו כבעזרת התחלים האוניברסלים ר

frame  ) של אלליS2, S3, S4  ו-S6-RNase .הגנים נמצא אינטרון באתר  בכלHV (hypervariable) ,

.  בסיסים 124החדש הוא  S6-RNaseאורך האינטרון של אלל . ממינים אחרים S-RNaseבדומה לאללי 

התקבל עם , 23%, ת האמינו המשוער של שני האקסוניםרצף חומצו שיעור הדמיון הגבוה ביותר של

S110-RNase  מאגס אירופי(Pyrus communis .) שיעור הדמיון ביןS6-RNase ל- S1-S4 RNases 

מכיל  S6-RNaseשהתקבל עבור אלל החלקי חומצות האמינו רצף  (.1 תמונה) 62-65%משסק עומד על 

כמו גם חמישה , RC4-ו C2, C3שלושה אתרים שמורים : S-RNasesאת כל התכונות הידועות של 

  RNase (Royo et al., 1994.)שיירי ציסטאין ושני שיירי היסטידין שמורים החיוניים לפעילות 

 

 

-C1)האתרים השמורים . משסק S-RNaseהשוואה של רצף חומצות אמינו משוער של  :1 תמונה

C5 ) והאתר המשתנה(HV )( אותיות לבנות על רקע שחור)שיירי הציסטאינים . מסומנים באפור

מיקום האינטרון מסומן . השמורים מסומנים אף הם( אותיות לבנות על רקע אפור)וההיסטידינים 

ומאלל ( Eriobotrya japonica, Ej)של שסק  S6-ו S1, S2, S3, S4הם מאללי  S-RNaseרצפי . בחץ

S-110  מאגס אירופי(Pyrus communis, Pc). 
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 ממטע עם מפרים בצאצאים Sאללי תכולת  איפיון. 2

ממטע בו נטועים  ,'1עכו 'ו' יהודה', 'אברי'בצאצאי  S-RNaseבשלב הראשון של איפיון תכולת אללי 

המסתמכת על תגובת  S-RNaseפיתחנו שיטה לזיהוי ספציפי של כל אחד מאללי  ,שלושת המפרים

PCR  ניתן לראות את תוצרי ה 2בתמונה . (1 טבלה)ייחודית עם תחלים ספציפיים-PCR  הספציפיים

 .S-RNaseלכל אחד מאללי 

ניתן להסיק על שיעור ההפריה העצמית ' 1עכו 'ו' יהודה', 'אברי'בצאצאי  S-RNaseמהתפלגות אללי 

  :והזרה לאחר האבקה פתוחה במטע בו נטועים לסירוגין עצים משלושת הזנים

לכן צאצאי הפריה עצמית שלו יכילו את , S6-ו S2אים אללי מבוט' אברי'בזן  :הפריה עצמית. א

בהתאם לכך . וכל שאר הצירופים יעידו על הפריה זרה S6-S6או  S2-S6, S2-S2צירופי האללים 

וצאצאים  S6-S6או  S3-S6, S3-S3: יכילו את הצירופים( S6-S3)' יהודה'צאצאים עצמיים של הזן 

ניתן לראות  3 בטבלה. S6-S6או  S4-S6, S4-S4: יכילו את הצירופים( S6-S4)' 1עכו 'עצמיים של הזן 

יש לציין שחלק מהצאצאים העצמיים הללו . S6שכל צאצאי ההפריה העצמית הכילו את האלל 

מכאן . (הנחשבת הפריה עצמית) מהזנים האחרים במטע S6מקורם בהאבקה זרה עם גרגרי אבקה 

יה עבור זני שסק בעלי יכול לשמש סמן לסלקצ S6ל ששלושת הזנים הם בעלי התאם עצמי ושאל

 . התאם עצמי

הזרים בצאצאי האבקה  Sדרגת ההאבקה הזרה במטע נקבעה לפי תכולת אללי  :האבקה זרה. ב

התקבלו ' אברי'צאצאי הזן  31שבעה מתוך : לדוגמא(. 4-ו 3 אותטבל)פתוחה במטע עם מפרים 

יש לשער שמספר (. S2-S3-ו S6-S3)' יהודה'מ S3כתוצאה מהפריה זרה עם גרגר אבקה נושא אלל 

ולכן ניתן ', יהודה'מהזן  S6התקבלו מהפריה עם גרגרי אבקה נושאי אלל ' אברי'דומה של צאצאי 

באותו אופן שיעור (. צאצאים 31מתוך  14) 46%הוא ' אברי'להניח ששיעור ההאבקה הזרה בצאצאי 

אנו מניחים ששיעור . 32%הוא ' 1עכו 'בור וע 10%הוא ' יהודה'ההאבקה הזרה המתקבל עבור 

, או כתוצאה מתכונות הפרח2התקבל מהיותו הזן העיקרי במטע ו' יהודה'ההאבקה הזרה הנמוך ב

 S3הכילו את אלל ' 1עכו 'ו' אברי'כל צאצאי ההפריה הזרה בזנים , בהתאמה. שלא נבדקו בעבודה זו

מרמז על תרומתם של דבורי דבש ' 1עכו 'ו 'אברי'שיעור ההאבקה הזרה הגבוה בצאצאי . 'יהודה'מ

 ;McGregor, 1976; Cuevas et al., 2003)בעבר ומאביקים נוספים לחנטה בשסק כפי שדווח 

Thapa, 2006 .) תוצאות מחקר זה הן ראיה ראשונה לכך ששיעור ההאבקה הזרה במטע שסק עם

מעלה מספר זרעים , טהשהאבקה זרה בשסק משפרת את החנ דווח, בנוסף. מפרים הוא משמעותי

שלהרבה מהזנים  אף על פי, לכן .(Cuevas et al., 2003; Xu et al., 2007) בפרי ומשפרת את גודלו 

את הפוריות של  ישפרונטיעות של שניים או יותר זנים במטע יש לבחון האם , יכולת הפריה עצמית

  .השסק
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בתגובת ( Ak)' 1עכו 'ו( Ye)' יהודה' ,(AV)' אברי'מזני השסק  S-RNaseזיהוי אללי  :2 תמונה

PCR ייחודית עם תחלים ספציפיים 

 

שהתקבלו מהאבקה פתוחה במטע ' 1עכו 'ו' יהודה', 'אברי'בצאצאי  Sהתפלגות אללי : 3 טבלה

 .2002-00עם מפרים בעונת 

 מספר צאצאים הפריה זרה הפריה עצמית צאצאים מהזן

 (S6-S2)   אברי
S6-S6 S2-S2 S6-S2 S6-S3 S6-S4 S2-S3 S2-S4  

17 0 7 3 0 4 0 31 

 (S6-S3)יהודה 
S6-S6 S3-S3 S6-S3 S6-S2 S6-S4 S3-S2 S3-S4  

24 0 12 0 2 0 0 32 

 (S6-S4) 1עכו 
S6-S6 S4-S4 S6-S4 S6-S2 S6-S3 S4-S2 S4-S3  

16 0 15 0 2 0 4 37 

 
 

שהתקבלו מהאבקה פתוחה ' 1 עכו'ו' יהודה', 'אברי'בצאצאי  שיעור ההאבקה הזרה :4 טבלה

 .2002-00במטע עם מפרים בעונת 

 צאצאים 

 מהזן

האבקה זרה עם גרגרי 

S6אבקה שאינם 
1 

האבקה זרה משוערת עם 

  S6גרגרי אבקה 

האבקה זרה כוללת עם גרגרי 

  S6וכאלו שאינם  S6אבקה 

    אברי

(S6-S2) 

23% 

(7/31) 

23% 

(7/31) 

46% 

(14/31) 

 יהודה

(S6-S3) 

5% 

(2/38) 

5% 

(2/38) 

10% 

(4/38) 

  1עכו 

(S6-S4) 

16% 

(6/37) 

16% 

(6/37) 

32% 

(12/37) 
 3מטבלה בהתאם לתוצאות 1

 

  aseRN-S6גן וב SFB-S6 גנים שלבות איתור מוטצי. 3

מכילים ) S6פלוטיפ נושאים את ה ,'1עכו 'ו' יהודה', 'אברי' :ששלושת הזנים מצאנובמסגרת העבודה 

כאשר כל הצאצאים , צמיבעלי התאם עהם הזנים  בנוסף הראינו ששלושת (.S6-RNaseאת האלל 
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בזני השסק  אנו מניחים שיכלת ההפריה העצמית לפיכך. S6-RNaseאלל את ההעצמיים נושאים 

 S-RNase-גן ל: מצויים שני סוגי גנים Sבכל לוקוס  .זה לוקוסבכלשהיא קשורה במוטציה שבדקנו 

מוטציה באחד מהם עשויה להוביל לשבירת מנגנון אי (. ה מבוארא) SFBוגנים השייכים למשפחת 

 S6 (S6-SFB)השייכים להפלוטיפ  SFB גנים שלכדי לבדוק השערה זו ריצפנו (. GSI)העצמי ההתאם 

הפלוטיפ מצאצאים הומוזיגוטיים ל DNA-לשם כך ב השתמשנו .ובדקנו את מסגרת הקריאה שלהם

S6 (רק S6-RNase מבוטא בהם )של הגן קצות ריצוף . סעיף הקודםשמצאנו בS6-RNase אף  בוצע

  .האנזים פעילותהיכולה להצביע על בעיה ב מוטציהבאזורים אלה כדי לקבוע האם קיימת , הוא

מכל אחד  S6מצאצא הומוזיגוט להפלוטיפ  DNA-בנקבע  S6-SFBרצף גנים  :S6-SFB גניםף וציר

, Ej-3-ו S6-SFB ,Ej-1 ,Ej-2 רצפים שונים של שלושהנמצאו . '1עכו 'ו' יהודה', 'אברי'מהזנים 

, DNA-שהוסק מרצף ה, רצף חומצות האמינו של שלושת הגנים. שהופיעו בכל שלושת הצאצאים

ידועים ממינים  SFB-ל ,97%-22% ,דמיון רב ביותר בעלישהתקבלו הם שלושת הרצפים . נראה תקין

אין לשלול כי (. טבלה)( 60-67%) ךנמוהם בינילמרות שאחוז הדמיון ברמת חומצות האמינו , אחרים

 .שטרם מצאנו S6בלוקוס  S6-SFBקיימים עוד גנים של 

 

  .1של שסק S6מלוקוס  SFB :5 טבלה

SFB 
 משסק

מספר 
חומצות 

 אמינו

-דמיון ל
Ej-1 

-דמיון ל
Ej-2 

-דמיון ל
Ej-3  רצףSFB   בעל דמיון גבוה ביותר 

Ej-1 350  63% 60% 
SFBB  מסוגγ (ADE43141.1 ) 
 (Malus x Domestica)מתפוח 

97%  

Ej-2 394 63%  67% 
MdFBX3  מסוגα  אוβ (BAJ11952) 

  (Malus x Domestica)מתפוח 
96%  

Ej-3 400 60% 67%  
SFBB28  מסוגα (ACH54105.1) 

 (Pyrus x bretschneideri)מאגס סיני 
22% 

-שהוסק מרצף ה, ף חומצות האמינוסמך רצ-מספר חומצות האמינו והדמיון בין הגנים התקבלו על

DNA 

 

התקבל מהזן  S6-RNaseרצף הגן השלם : השלם S6-RNaseרצף חומצות האמינו המשוער של 

 24נמצאה תוספת של  יפנימאגס  S3-RNase מתפוח ואלל S4-RNaseהרצף עם אלל  בהשוואת .'1עכו '

חומצות  2די ביטוי בתוספת תוספת זו באה לי. C5אזור השמור הלאחר , של הגן' 3בסיסים בקצה 

 (.3 תמונה)רצף החלבון המשוער של  Cבקצה אמינו 

 Matsuura et al (2001 ) פרסמו את המבנה המרחבי של האנזיםS3-RNase מאגס יפני .Hiratsuka et 

al  (2002 )כי זן האגס היפני  דיווחו'Housui' (S3-S5 ) המכילRNase זה הוא בעל אי התאם עצמי. 

בסימולציה תלת מימדית משוערת של . GSIפעיל במנגנון  S3-RNaseאנזים ן להניח שהנית לפיכך

בנויה בעיקרה  נראה כי תוספת זומאגס יפני  S3-RNase-משסק בהשוואה ל S6-RNaseהחלבון מבנה 



 8 

-S6יש לבחון האם השינוי המרחבי הזה פוגע בפעילות האנזימטית של (. 4תמונה ) אלפא מסליל

RNase. בהתאם למנגנון ה, ך הדברמידה וכב-GSI  המקובל כיום יש להניח שאנזימיS6-RNase 

בנחשון הנביטה הם אינם מסומנים לפירוק . S6מעמוד העלי נכנסים לנחשון נביטה נושא הפלוטיפ 

נחשון הנביטה  RNAכיוון שלא מתרחש פירוק של מולקולות . אך מנגד הם אינם פעילים, מצד אחד

כדי  .ה להתקבל הפריה עצמית של הביציותויכולנושא הפלוטיפ זה וד העלי מתארך בעמ S6מהפלוטיפ 

 .ל פעילות נטיבי'בג S6-RNaseלבחון השערה זו בכוונתנו לבדוק את פעילות 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

מאגס  S3-RNase-משסק ל S6-RNaseער של השוואה של רצף חומצות האמינו המשו :3 תמונה

 (.Acc. No. FJ943270) מתפוח S4-RNase-ו( Acc. No. ABO25421)יפני 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 משסק S6-RNaseהשוואה של המבנה המרחבי המשוער של חלבון מימין : 4 תמונה

המבנה משמאל (. בירוק) (Acc. No.ABO25421)מאגס יפני  S3-RNase-ל( בכתום)

 שיירי היסטידין באתר הפעיל .S6-RNaseהמרחבי הכולל את מיקום האתר הפעיל של 

 . חומצות אמינו 2מסומנת התוספת של שחור בעיגול  .מסומנים באדום
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 :המשך המחקר

 לבחון את בכוונתנו, עם מפריםשסק במטע ( 10-46%)הגבוה שיעור ההפריה הזרה לאור  .1

האם נטיעת מטעים  נבדוק, בנוסף .תרומתם של דבורי דבש ומאביקים נוספים לחנטה בשסק

, משפרת את החנטהזרה  אבקהשה כיוון שדווח, יכות הפרימעורבים משפרת את הפוריות וא

 .מעלה מספר זרעים בפרי ומשפרת את גודלו

נובעת מאיבוד הפעילות של  S6לבחון האם שבירת מנגנון אי ההתאם העצמי בלוקוס  נובכוונת .2

חומצות  2תוספת של )בסיסים לסוף הגן  24כתוצאה ממוטציה בה נוספו  ,S6-RNaseהאנזים 

 .נטיבי IEFל פעילות 'נבדוק זאת בג (.לבוןאמינו בח
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