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4�0� !5�6 ��' ����3  (Rutilus frisii kutum)  
  

�4�7� ���)�1��
08 "�17 �2*���% 3�:� ���'3  
 

     � :�����	 
������ 95                :����� 
������	���� 96      

�4�
;  

�� ���������-  ����� !"���(GSTs) #�$"� �� %&� �	 '( )*+!� �����	 #!�,�-�+. /�	 ��� 0)��( 0��

#12��1 %��	�3����(��� ����)�!(� ��+1� #!�,�-�+. � ��3����(�� � �� �� �� ��( ��� � )"��	 45" ��

 '- ��6� ��������� 2�7�� 8��9�:����-�"$%. /�;"� ��#�$"� ��� 45" '- '<�� �- .)*�	 �- '�-�5. �	 ��

%�	�,�2�1 �	 �$> 0���	 %�	�,� ��?@AB 4��$�� � %C�D. �!�� 0�� � 45" �>�*E F��>� 0��

#�$"� ��� 	�&�@G%. �H" '- 0���I F��%��1�*E 4��J� ��� �� K)� .)1�%,��� F� %-��  ��L�7> ���M�

 /���$��Mu �� ���������-  ��� !"���(GSTM) %��. �$> 0���	 )� 1�1� N��O+1� P6��. .RNA F

 �>�1cDNA :�'+E� �Q ��R&� � 0�GSTM  �	PCR  P.�6 ���	 �H" 	��. �Q ST1 .)E /�;"�

pTZ57R/T ���� ���U. 2��1 '- %���@�E ���1�.�� !"��� ��� '- FV�(���" P.�6 )M+!. 0��E. coli 

DH5α 2�5+"� .���� S� �� N��O+1� P.�6 � %,���%-�� F0)���W�(�" %,���  GSTM�- 625 )���W�(�" -' �1	 

#� �� PL�6 Y��+" .).� 0Z�- %"�!@� �� %(�6 F% �	�89 )L�	 GSTM '"�� ���1 �- )� 1 %��. 0��

 �����.��T( \	��"�>�1�  '�6�" '(N-terminal  '�6�" �- '!��5. �	 �� 0��Z�- %"�!@� ��C-terminal 

%. ��A".)�	  ��+>�1 �	 	�<�. )�1��*�.� ���+A�-GSTM  �1� ��$�, ��+>�1 �	 �� 0)��( 45" '(

�� ���������- %. 0��- ��� !"���)*(.  %,���0)���W�(�" GSTM  \��@E �-%1�+1	 KY211992  �	

 \�?���NCBI .)�1� �]^ '- 

��*	�� :�4�)- �� ���������-  � _( F��� !"���Mu)� 1 %��. F�$> 0���	 F.  

1- �!�� \��� F%@�E��- )E�� %1�*E��( 0�;A"�	_�� \�?A"�	 F'��� /��G \)&A"�	 F%1�*E����� F�E� F�.  

2- �!�� \��� ���	�+1��_�� \�?A"�	 F'��� /��G \)&A"�	 F%1�*E.����� F�E� F  

3- ����� F���b� F����� %+!�� � %&�+"Q ���>� %�. $(�. F%,�&,�. :"�- F%A��J� %-�..  

* :2�W!. \)*!��" h.ghafoori@guilan.ac.ir  
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=64>6 

�� ���������- ����� !"��� )GST(1 

#�$"� �	 '( )*+!� '"��)*B P@G �- �@�	 0��

#1���	 3�]�(�� %��	� 	��)��,�-�+. 0��

���- � (%,��1 ���	\�A6 F�����	) 	��4( ��

%�	�,� ���1 � )"��	 45" (��)Hayes and 

Pulford, 1995(. ��1� ��� �-F 	�&�@G 

�� ���������- - ����� !"��� ' %7>�E ���*G

%�	�,� 0��- 3�]^� '- %C�D. �!�� 0��

�1� \)�1� )Wan et al., 2009( ��������� .

��- %"Q)*B \	��"�> :� 0�eG� ����� !"���2 

)*+!� '( �	 /�@� 3�	�<�. 3����(��� 
� 3����(�� ���� %..)"�E f�*� 0��+>�1 

�	 ���. #�$"��$��0��3 \	��"�> ��������� 

��- ��� !"������� 2�7�� ��&.� F �� �� g�9 �-

%M�1� �� 3�]�(�� #���� %.)*( )Hedges 

and Kumar, 2002(�� ��������� . - 

 \��� 2�7�� 8��9 �� �� ��( ��� ����� !"���

 \)**( '��&,� 3�]�(�� '- ��������� 2���

%. /�;"� F:������+&,�)*�	 )Forman et al., 

2009(  ��� h�	 P�b!� V]1 ���b" �	 '(

�� 2_D"� 3�)U 4��$�� 8��9 �� F3�]�(�� ��

%. i� �		�E )Wilce and Parker, 1994.( 

                                                           

1- Glutathione S-transferase 
2- Multigenic 
3- Isoenzyme 

��� #�$"��� '- '1 \	��"�> �$;. #�!5� 

%.:)"�E ���)*(�+�. F%,���+�1%�  '- P7+. �

�Aj )Hayes et al., 2005( .GST 0��

%,���+�1 \��)"�0� �	 	�)6 28-23 ��+,�	���( 

F'+E�	 �@� 3��L '- 	�<� �@�	��+� �� �@�	

 ��� .)"��	GST '- %�( ��9 '- ��13  \	� ���

g�+O. %*M� αF βF δF εF ζF θF µF νF πF 

σF τF φ  �ω %. #�!5��E)" )Richardson 

et al., 2009 .(�� ���������-  0����� !"���

�)*(�+�.���% (GSTK)F 8�M+. '- �_( 

���((Kappa)  )*+!�. %,�6 �	  ��������� '(

��-  0����� !"���0�1��1  '- 8�M+. %��Aj

 �_(MGST  ��MAPEG )*+!�4 

)Mannervik et al., 1992(. ��������� 

��-  0����� !"���#�$"� ��)@G %,���+�1 %���

 %�>�	 3�]�(�� #!�,�-�+. �	 '( )*+!� �@�	

 �e. %<��> �)"��	 �,�>	 )Hayes and 

Pulford, 1995(. 0�eG� ��� \	��"�>  ��,�M�

���1�$��.�$��5 %��"��� F 2�7�� � �Z��(

 �Z��(��j )"�?�, �#�H*�  2�5+"� 0����!.

2�*?�16 �� �� 	�> ��A" %.)*�	 ) and Gulick

                                                           

4- Membrane-Associated Proteins in 
Eicosanoid and Glutathione Metabolism 
5- Isomerisation  
6- Signal Transduction Pathway  



#
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Fahl, 1995(�� ��������� .-  0����� !"���

�)*(�+�. � %,���+�1�%��  0��)�!(��� ��,�M�

%. ��A" 	�> �� $�" �� \	��"�> 0�eG� .)*�	

MAPEG � $�" �Aj '- P7+. 0���@����@

�����(�, $+*1��- �	 �],�j '( )*+!���1  �

��)�l�"�+1���2 )"��	 45". %,�6 �	  %eM- '(

�� �� %�Z�- 0��)�!(��� ��,�M� 0���	 ��

 )*+!��  )�T�, �-��- �	 �Aj �H��D. V]1

%. ����)�!(����E") )Jakobsson et al., 

1999(� .��W���� ��*(�#�$"��$�� )*B 0�� 

�� ��������� g�+O.-  F��� !"�����  ��)*B

'"�� '"�@" P.�E %"��O+1� %��. 0��

'"�>	��2$U %��. 0���?"� 0Z���@(3 %��. F

��>%����	 ��	4 \�bU %��. '-�� �0�5  m��O�

\)E )"�)Kim et al., 2010(�- .  )"�� '- '<��

%�	�,� 4��$�� '- �� %C�D. �!�� 0��

2�1 �	 �$> 0���	��>� 0��F  	��� P.�E

i_I��0�� 0�bE � %+M*L � $�" 	��� 
f��"� /�@1 0����A( '- �� � ��1�!6 

%��. )� 16 '- ���*G :� �'"� m>�E �	 

�@�!. F#+!�1�(� ���  45" ��������� #b.

                                                           

1- Leukotriene  
2- Prostanoid 
3- Rainbow Trout 
4- Sea Bass 
5- Brown Bullheads 
6- Caspian Kutum (Rutilus frisii kutum) 

��- ����� !"��� �	 '�-�5. �- %�	�,� 0��

��&"� ���$-� �)- ��@1 h�	 � %C�D.  �����"

�1� 0)���W�(�" %,��� F�I�6 'M,�C. �	 .

GSTM  � %��1�*E �$> 0���	 )� 1 %��.

 %,��� ���M�)E  )��( F#b. ��� �>�*E '(

 � %@�$"� F0��+>�1 3�M,�C. ���1 /�;"�

 #�$"� ��� 0�� �- m��O��1�.  

  

?�� � 3�
6�5  

 @�/AB�� � �5/*.�8� !7�/CRNA  

0������j� %,��� %6��97  �- �A��- � ���

/�" �� \	� +1� ��$��Gene Runner  �- �

#�% �	� %,���0�� �]^ \)E ��������� �� - 

%��. ���1 ��� !"��� \	��"�> 0�������.��T(8F 

 ���1 �	 '(NCBI9 �1� 	�<�.F  /�;"�

 �(�E o1�� $�" ������j� $+*1 .����

Macrogen )(%-�*< \�( ���� 3��L  '(

�� %,���2�)< �	 �� 1 .�1� \)E \	���  

 N��O+1�RNA  �� \	� +1� �-TRIzol 

)Invitrogen(�&��.� F  ��H*. '- � )E /�;"�

%1��-  ����� 2Q �� F�� % �(1 )L�	  \	� +1�

.)E  

 
 

                                                           

7- Primer  
8- Cyprinidae 
9- National Center for Biotechnology 
Information 
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 ��4D1:  �	 /�E
� ��/� �4� !7�/C ��5/*.�8�GSTM 

F�G ��631 !B2�� =D�3)(3�/* /*.�8� !��
� )´3 � ´5( /*.�8� K�2 

8/54 TATTGGGATATACGCGGGCT L�� /*.�8�2 

8/53 CCCATTTGGCCATCTTGTTG L�*/� /*.�8�3 

1 :Melting Temperature  

2 :Forward Primer 

3 :Reverse primer 

  

 N��O+1� �� S�RNA $+*1 FcDNA 

:�'+E�'O!" 4*(�� �	 0���&M. 0��	�-1 F

 $+*1 ��( �� \	� +1� �-cDNA :�'+E� 0�

)Fermentas F�&��.�(  � 8]9 \)E 'l��� ���

o1�� \)"��1 �(�E  V���� ��� '- .)E /�;"�

 �	�( '��I� �� S� '(1  ����j� �� �+�,��&�.

Oligo (dT)18  '-2  �+�,��&�.RNA F '"�@"

'-  3).5  �	 '5�U	65 �1 '<�	"%+ 	���

 '-�&"�E ST1 � )4  4*(�� ���- �+�,��&�.

X5 F2 q��O. �+�,��&�. mM dNTP10 F1 

 �+�,��&�.RiboLock RNase Inhibitor 

(20U/µL)  �1  �+�,��&�.RevertAid M-

MuLV RT (200 U/µL)  � )E '��I� �� '-

 ST1'-  3).60  0�.	 �	 '5�U	42  '<�	

%+"�1�+��b" � 	���  0��-�����  F#�$"� P@G '-

                                                           

1- Reverse Transcription Polymerase 
Chain Reaction (RT-PCR) 

 3).5  �	 '5�U	72  '<�	%+"�1 	��� '-�&"�

E .)cDNA :�'+E� ���*G '- F\)E $+*1 0�

 �?,� '+E�0��-  �Q ��R&�GSTM  �-

\��;"� 4*(�� �	 %L�7+>� 0������j� 0�

���@���2  '- .)E \	�- ��(PCR  0��- �H" 	��.

��� �Q �- �]!"0�� 10 �+�,��&�. S&�.�+!. 

EmeraldAmp MAX HS (10X) 

)TaKaRa F���Q( F7/0 �+�,��&�. �� ��  /�)(

0������j� �� ��� � F�A��- 1 �+�,��&�. 

cDNA :�'+E� � 0�6/7  �	 i� �+�,��&�.

 %��b" #;6 �	 ��C5� ��-20  /�;"� �+�,��&�.

.)E 

  

 �	 @�/AB��GSTM �	 .�  

���@�	 ����j� K�6 ��H*. '-3  �

0��)���W�(�"�?�,� %L�7+>���j %,�@+6�  
  

  

 
  

  

  

                                                           

2- polymerase Chain Reaction (PCR) 
3- Primer Dimer 



#
�$��% � &��'� (��)�*+ �� �������,- .�- 0�1234�1� �5 #��6  ��2$       ���	�
��
 � ���	������� 
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 ��4D2: �/�:2. M�-�� =6�2/� .�/��)N ����/� /�E
� �	 GSTM  

3�4#� O
��  =)7/6   �63)C˚(  ��6.  

1 P&�1 '�,�� ���1�����"	1  94 5 '5�U	  

30 P&�1  ���1�����"	 94  35 '�"�^  

����j� 2�7��2  56  35 '�"�^  

o!-3  72  35 '�"�^  

1 P&�1  %��b" o!-*  72  20 '5�U	  

1 :Initial Denaturation  

2 :Annealing  

3 :Extension  

* F%��b" o!- '�6�. :0��- /	 �	�	 o!-%�� 0���W@C. 0������U � �Q 0���b+"� %*�"	� ��Q6 ���	 � P.�

pTZ57R/T 3). '- F20 .)E ��<� '5�U	  

    

:� F	�<�.  )E �)< 2Q 0�� �� �H" 	��. )"�-

 ST1 �2Q �� N��O+1�  ��( �� \	� +1� �-

)GeneAll F%-�*< \�((  � 'l��� ��� 8]9

 \)"��1 �(�E o1�� \)E .���� 3��L

 2�7D. ST1PCR  F\)E m��O�0��-  /�;"�

T/A Cloning - 0)M- P6��. �	 ' \	�- ��(

.)E  

 

 P��2
)- �
���6�
012�/� � �	GSTM  

0��-  /�;"�T/A Cloning �� \	� +1� �- F

��( )Fermentas F�&��.�( �)+-� F4  �+�,��&�.

�� ��������� �Q-  F��� !"���3 �+�,��&�. 

 P.�6pTZ57R/T F6 �+�,��&�. �A�?�Z ���- 

(5X)  �16 F��C5� ��-�	 i� �+�,��&�.  '-

 0�.	 �	 '"�]E 3��LC˚4  s�M. �	1 

 #�$"� �+�,��&�.T4 DNA Ligase  ���U

����  P.�6 ���	 F�Q ��pTZ57R/T  t�D,�

	�E.  P6��. %9 FPL�6 V�(���" P.�6 ST1

1�.�� !"���%���@�E ���1 )Froger and 

Hall, 2007(F '- ���	 2��10�� )M+!. 
E. coli '��1 DH5α 2�5+"� .���� S� �� /�;"� 

0�+(�- '- F���1�.�� !"��� /�� !"��� 0��

 o�D. �+�, %��. :� F\)ELB2  ��)- h��.

%+"� 3). '- ST1 � )E '��I� :����-1 

 �- ��	�&�E ����-�&"� ���	 �G�1rpm220 

 '-�&"�E 3). '- ���b" �	 � )5  �- '5�U	

                                                           

1- Chemical Transformation 
2- Luria-Bertani 
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rpm8000 Q�� ��+"�1 E). i�1� FPL�6 

0��  %-�O+"� �A( o�D.0��6 %T.�����1 

)g/mLµ100(F X-gal )mg/mL20( � IPTG 

)Mm100(F  '-\� 1 3��L )E \	�	 �A( 0�

 �	 VE :� 3). '- PL�6 ���� ST1 �

C˚37  '-�&"�)E .  

 

�/B-�� �/Q���/8 ��5R�-/�
2 O6�7 ���7 

%*�( m�OA� ��H*. '- 0��6 0��DNA 

V�(���" �� %*�(0�� 0��6 DNA 

V�(���"��j  :�*&� �� \	� +1� �-Blue-

White Screening %-�O+"� �A( o�D. �� F

 0��6Amp + X-gal + IPTG �H�j �- 0��

t�� )E \	� +1� �(�,���� ��� �	 . %*�( 0��

 V�(���" �- u"� )� 1 mOA.%.�	 .)"�E 

 0�� Fu*�"��( %1��- � )���� 0��- ���b"

%*�(- V�(���" 0�� ' \).� �1	Colony 

PCR '.�"�- '( ���� 3��L P6��. /�;"�  ��

 2�)< �- 8-�C.2  '( 3�� � ��� �- )E /�;"�

 o!- � '�,�� ���1�����"	 '�6�. ��.� 3).

 '- V���� '- �� %��b"10  � '5�U	5  '5�U	

.���� ���v�  

 

O6�7 @�/AB��  

%*�(0�� V�(���" �- PCR F�]R. �	 5 

%��. �A( o�D. �+�,LB  0���	 h��.

%+"�%T.� :����- %��b" �H�j �- ����1

g/mLµ100 -:� 3). ' �&�E �	 VE 

 �- ����-�&"�rpm220  �� �� � )E \	�	 �A(

 \	� +1� �- %����U $�, ��� '- P.�6 N��O+1�

�� ��( N��O+1� P.�6 )GeneAllF \�( 

%-�*<(  8-�C. � �(�E o1�� \)E 'l��� ���

 \)"��1 FP.�6 N��O+1� �� S� .���� 3��L

0��-  �Q 	�<� )����GSTM  �� �� FP.�6 �	

 /�;"� 0��-PCR  0������j� �� \	� +1� �-

 2�)< 8-�C.) %L�7+>�2 ��� �- )E \	� +1� (

 '�,�� ���1�����"	 '�6�. ��.� 3). '( 3�� �

 '- V���� '- F�� %��b" o!- �10  � '5�U	5 

 \)E N��O+1� P.�6 .���� ���v� '5�U	0��- 

Q��(�. �(�E '- 0)���W�(�" %,��� ���M�� 

)%-�*< \�((  2�1��)E.  

'!��5. )L�	 %"�!@� )Identity( %6��" 

N-terminal � C-terminal ��������� �� - 

��� !"���  � �?�	 '"�� )*B �- F)� 1 %��.

 �� \	� +1� �- � :���W� 3��L '- ��!"�

i� ���1»https://www.expasy.org«  /�;"�

 ��*w@� .)Em>�E � %,�&,�. ��� 0��

:��+&,��$�� 'C5"1 F �� \	� +1� �-i����1 

»web.expasy.org/protparam« '- �1	 .).�  

                                                           

1- Isoelectric Point 



#
�$��% � &��'� (��)�*+ �� �������,- .�- 0�1234�1� �5 #��6  ��2$       ���	�
��
 � ���	������� 
���:�� 6)1�( 1397  ]71[  

 

S��B2  

0��- )���� �� �( RNA N��O+1� \)E 

��*w@� � ��R&� %L�7+>� �Q ��������� 

��-  �	 ��� !"���PCR 2Q �- ������+&,� �� F

 �����1 )L�	 �� Y��+" '( )E \	� +1�  �	

 P&E1  \)E \	�	 ��A"�1�.  

 0�+(�- �� V�(���" P.�6 N��O+1� �� S�

E. coli � 2�1�� �� 0��- %,���%-�� F0)���W�(�" 

%]!" %,��� 625 0)���W�(�"  �- �� )L�	GC 

 �- �-��-3/45 )L�	 - ' �� %,��� '( ).� �1	

 �	 P&E2 .�1� \)E \	���  

Y��+" #� �� PL�6 �Q 0)���W�(�" % �	�

GSTM %��. ���1 �- )� 1 %��. \	��"�> 0��

 0Z�- %"�!@� F�����.��T(89 )L�	  �- ��

 ��A" \	��"�> ��� 0�eG�	�	.  )L�	 '!��5.

 %6��" %"�!@�N-terminal  �C-terminal 

�� ���������-  )*B �- F)� 1 %��. ��� !"���

'"�� �?�	 � ��!"� �	 2�)< 3 \	��� \)E .�1�  

  

  

 O
�1: (T�� RNA /2 4�0� !5�6 4U- .� �4� @�/AB��V  �
B�1  (W;) /-��6100bp  �
B� �2 (L���) 

RNA .�4� @�/AB�� (F  �
&Y6PCR  =� Z
�/6GSTMV  �
B�1  (W;) /-��6100bp  �
B� �2 

 (L���) �	GSTM.  
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>Rutilus frisii kutum glutathione S-transferase mu mRNA, partial cds (Accession 
number: KY211992)  

TATTGGGATATACGCGGGCTTGCCCAGCCAATCCGCCTGCTGTTGGAATACACT
GGTACTAAGTATGAGGAGAAGTTCTATTCTTGTGGTGACTCTCCCAACTATGACA
GAAGCTGTTGGCTTAATGAGAAGGAGAAACTTGGGATAGACTTTCCTAATTTGC
CCTACCTGGAGGATGGTGACACAAAGATAGTCCAAAGCAATGCCATCATGAGAT
ACATCGCCCGCAAAAACAACCTCTGTGGGGAAACTGAAGAAGAGCAGGTGAAA
GTTGACATCATGGAAAACCAGGCGATGGACTTCCGCAATGGTTTTGTCCAGCTC
TGCTACGGAGACTTTGACAAAACCAAATCATGTTACACTGAGAAACTGCCAGGA
ACTCTAAAACAGTTCTCTGACTTCCTTGGTGACAGGAAGTGGTTTGCTGGGTGCA
AGATCACATTTGTGGACTTCATCATGTACGAGTTGTTGGATCAGCATCGTATGTT
TGACCCAGCATGCCTGGATGACTACAAAAACCTTAGATGTTTCCTGGATCGCTTT
GAGAGTATTGAGAAGATTGCAGGATACATGAAGTCAAGCAAGTTCATGAAAAC
ACCCGTGAACAACAAGATGGCCAAATGGG 

 O
�2 !��
� :�4��
[)-
2  �	 !U12GSTM  

  

 ��4D3:  $�&A�6 =1��>6GSTM ��12� � /Q�3 !5�6 4�; �� 4�0� !5�6  

!5�6 K�2 
4��
[)-
2 3�4#�  

(.�� L0D)  
  4%�3GC O- !2�1�5  

!2�1�5 
N-terminal  

!2�1�5 
C-terminal  

Rutilus kutum / 
Cyprinus carpio 

760 - 625  4/47 – 3/45  92  %89  %86  

Rutilus kutum / 
Danio rerio 

727 - 625  3/44 – 3/45  %89  %89  %86  

Rutilus kutum / 
Megalobrama  
amblycephala 

1011 - 625  3/40 – 3/45  %92  %90  %84  

Rutilus kutum / 
Homo sapiens 

651 - 625 8/%43  - 3/45  6/%63  6/%75  5/%55  

  

 %"Q %,��� '( �1� �(� '- /�Z ��*w@� '-

 \��@E �- \).� �1	�]^1 211992KY  �	

\�?��� \	�	 GenBank i� ���1NCBI2  '-

.)�1� �]^   

                                                           

2- Accession Number  
3- National Center of Biotechnology 
Information 

'A�� %,��� �Q 0)�1��*�.� 0��GSTM 

 �	 )� 1 %��.P&E 3  '( �1� \)E \	���

208 %,�&,�. ��� �- )�1��*�.� kDa 6/24  �

 �- �-��- :��+&,��$�� 'C5"41/5 	��	 . %,��� '-

 \).� �1	 0��)�1��*�.� 0�!&� �� %*j

 m>�E ��,�M� 0���	�1�  2�)< �	 '(4 

�������� ���+@b. � ���� \)E �!�, ���1� . 
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Glutathione S-transferase Mu, partial [Rutilus frisii kutum]  

YWDIRGLAQPIRLLLEYTGTKYEEKFYSCGDSPNYDRSCWLNEKEKLGIDFPNL
PYLEDGDTKIVQSNAIMRYIARKNNLCGETEEEQVKVDIMENQAMDFRNGFVQ
LCYGDFDKTKSCYTEKLPGTLKQFSDFLGDRKWFAGCKITFVDFIMYELLDQH
RMFDPACLDDYKNLRCFLDRFESIEKIAGYMKSSKFMKTPVNNKMAKW 
 
� 1-82           GST N-terminal 
� 84-201         GST C-terminal 

 O
�3 !��
� :=��� �	 �4���
��6� ��5GSTM  �34�0� !5�6   

  

 ��4D4:  !��
� �3 ]'�� ��54���
��6� !2���/�GSTM 4�0� !5�6  

4���
��6�  
 !2���/�(N)  

Rutilus frisii 
kutum Danio rerio  Cyprinus 

carpio  
Megalobrama 
amblycephala 

Sinocyclocheilus 
grahami 

) "����(K 20  21  22  18  23  

) $����^��D(  18  17  19  19  20  

) $�6��
)*E(  15 19  18  16  16  

) "�1�)*G(  12  11  12  11  12  

  

��� '- '<�� �-  \	��"�> y$< )� 1 %��. '(

�����.��T( '- %. ��@E0��)�1��*�.� F	�� 

 %,��� �	 m>�EGSTM  %��. )*B �- ��

 \)E '!��5. \	��"�> ��@� �?�	�1�  '(

 �� Y��+" 2�)< �	4 .�1� \)E \	���  

 

_Y�  

�� ��������� 45" '- '<���--  ����� !"���

@1 h�	 �	/�  0���I Fg�+O. 3�	�<�. �)-

%. �H" '- �b< �	 $�" �� ��+>�1 '( )1�

��@1 45" 0� �� '- :@( P.�&� �� %��	�

 \	�( �)��%. �H*. ��� �� '( )E�- %,��� ����

 .	�	 ���U %1��- 	��. �� �� 0)�1��*�.�

������ ��+>�1 �	 	�<�. )�1��*�.� ����

GSTM %��. �R(� � )� 1 %��. �?�	 0��

�� �� 4�- ��$�, .�1� ��$�,  \�?��< �	 '(

 2�7�� \�?��< �	 F)E�- '+E�	 45" 2�M�

��W���� �1� 	�&�@G 0���	 ��)Richardson, 

1981 (. '�W!. ��� '(� ��������� 45" )�

��-  '- 2�7�� �	 ����� !"����:����-�"$ 0��
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 g�+O.0��- �� %@1 3��^� �	�- ��- ���� 

��� ��������� .�1-  2�7�� �� S� ����� !"���

 '-�:����-�"$��@1 F�� 8��9 �� �� %��	�

�� 2_D"� 4��$��%. /�;"� i� �	 ��)*�	.  �	

, $�" �+1�� ��� ��$� '(���. �	 i� �- 4*(

	��	 0)��( 45"F  P6 0��)�1��*�.� �� %&�

�1� i� �	 ��W���� \)**( )Richardson, 

1981.(  �	 ��$�, 0Z�- ��$�. ����-�*-

�� ���������-  F����� !"���0��-  0� �� P�b!�

 %@�$"� 45"���� ��1.  

 P��@� 3�.����� � 3����T1� 0��)�1��*�.�

z�� �	 0������U 0��- 0	�����1  )"��	

)Richardson, 1981 (z�� %"����� '( �	 ��

��+>�1 ��������� ��- ����� !"��� $�" '- 

��G ���� ��@� ��)�1��*�.� ��1 )Ji et al., 

1994.(  

��!��� $�" %&� �� #b.���� 0��)�1��*�.� 

#��- \)*"� #H" ��+>�1 ��W������ ��1 '( 

 �+- �-�( �+E�)" P�,	 '-%. )"��� 0�����

�� % �+O. �	 ��	�@" ���)"�B�.�� '- 	�> 	��?- 

� ��@� '- K�CM"� 4��$�� {G�- P�,	0����   

��+1 3��5� ��W������ %.	�E )Richardson, 

1981( '( �- '<�� '- ��$�. 0Z�- ��� 

 ��+>�1 �	 )�1��*�.�GSTM  F)� 1 %��.

                                                           

1- Turn 

%. 	�> ��� 	�<� P�Z	 �� �?�	 %&� )"���

z��0�� 	�<�. �	 ��+>�1 �� .)E�- 

�- '<�� '- \	�	0�� '- �1	 \).� �� 2�)< 

3  %,��� '( �1� mOA.N-terminal 

�� ���������-  ��� !"���Mu  �- F)� 1 %��.

��  �b*� '(82 'A�� .� f�@;. �� �� 0)�1��*�

208 'A��  \	�	 |�7+>� 	�> '- 0)�1��*�.�

 �	 %,��� ��@� �- �� 0�+A�- %"�!@� �.� �1�

%��. ���1%. ��A" ��!"� � �� 2�@+6� '( )�	

%. 	���+A�- ��.�	 ������^�� � 0	�&�@G 0��

������ %@�$"� 45" �	�� ���-  �	 ��� !"���

 �@!U ��@�N-terminal  '+��� ���U ��

 .)*E�- 

\	�	 �� 0�� '- �� \).� �1	i����1 

»http://myhits.isb-sib.ch« mOA. )E  '(

 0��)�1��*�.�27-21  ������� \�?��< �	

 ��*w@� � )"��	 45" #�$"� 0��*�(

0��)�1��*�.� 123-121F 129-127 � 

195-193  ��W���� ���1_�� !� \�?��< �	

 ��*�(C%. 45" 0� �� F.)**(  

 

!2�3�4` � /
��  

"4��J� ��� ���)*!��F  � �&A� V���.

�_�� \�?A"�	 �� �� 	�> %"�	�)U  �-�-

���@6 F��R&� $(�. �� ��*w@� � %,�. 0��
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Abstract  
Glutathione S-transferases are one of the key enzymes in phase II of drug 

metabolism which play role in detoxification and oxidative stress metabolism in 
prokaryote and eukaryote cells, by binding reduced glutathione to the 
xenobiotics. Considering the importance of these enzymes in defying against 
pollution and in regard to the increasing amount of pollution in the Caspian Sea 
during recent years, a deeper knowledge about role and function of this enzyme 
as a key part of detoxification against the pollutants seems crucial. The goal of 
this study is identification and gene sequencing of glutathione S-transferase Mu 
in Rutilus frisii kutum. After RNA extraction from male fishes’ liver tissue, 
cDNA synthesis was the next step followed by PCR. Then the desired gene was 
inserted into vector pTZ57R/T followed by chemical transformation into E. coli 
DH5α competent cells. After plasmid extraction and gene sequencing, the 
partial GSTM sequence with 625 nucleotides was obtained. The nucleotide 
BLAST result shows more than 89% of identity with GSTM in other members 
of Cyprinidae that N-terminal region has a greater portion of this identity 
compared with C-terminal. The most abundant residue found in the GSTM 
sequence was lysine which has an important role in glutathione S-transferase 
structures. The GSTM nucleotide sequence was registered at the NCBI database 
with accession number KY211992. 
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