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شناخته شده، داراي سرعت تکاملی بالا در سطوح  ORF509، که به عنوان  matKکلرپلاستی ژن -چکیده
 trnK 3’و  5’هاي  بزرگ ژنوم کلروپلاست و بین اگزونناحیه تک این ژن در . نوکلئوتیدي و آمینواسیدي است

(tRNA-lysine)  در درون یک اینترون گروهII اثر نور و مرحله نموي بر سطوح . واقع شده استRNA  و
یکی از  matK. است این ماچوراز مشهور بر فتوسنتزغیر مستقیم و عملکردي  تأثیر نشان دهنده، matKپروتئین 
اي از سطوح تاکسونومیک از  در گسترهو تکاملی  کلروپلاستی براي حل روابط فیلوژنی هاي ژن ترین مناسب

به این ژن  .باشد می دانگان نهانخشکی به ویژه  اي در میان گیاهان حتی فرا تیره سطح گونه تا جنس، تیره و
تواند به صورت  نشان داده است که می دانگان نهانهاي  بارکد، سطوح بالاي تمایز را در میان گونه DNAعنوان 

  .استفاده شود اختهنهاي ناش و معرفی گونه شناساییهاي دیگر براي  تکی یا همراه با ژن
  

  .ه، فیلوژنی، ماچوراز، شناساگر گونmatKژن ، دانگان نهان :واژگانکلید
 

  مقدمه -1
در حل ، داشتن سرعت تکاملی بالا به علت  matKژن 

سطوح گونه و خانواده و حتی در تکاملی در روابط 
میان  همچنین در است و کارامدفیلوژنی سطوح بالاتر 

ناحیه گیاهان عالی تنها ژن پلاستیدي است که داراي 
نقش  IIهاي گروه  اینترون 2پیرایشدر  واست  1ماچورازي

ي جایگزینی بالاسرعت رسد  به نظر می .]1،2[ دارد
پایین بودن بر  matKدر  آمینواسید و نوکلئوتیدي

                                                
1. Maturase Domain 
2. Splicing 

و  داشتهمحدودیت ساختاري و کارکردي این ژن دلالت 
 ،دهد میتمایل آن را به سمت یک حالت شبه ژن نشان 

هاي شیمیایی ویژگیاین در حالی است که بررسی 
یت ساختاري د، محدوMATKپروتئین هاي کناري زنجیره

-3[ دهد نشان میو فعالیت راي بیان بآن را و عملکردي 
در ژنوم کلروپلاستی  matKژن و باقی ماندن  ]5

Epifagus virginiana  هاي  درصد ژن 65که بیش از
نقش عملکردي نشانگر کلروپلاستی را از دست داده، 

به همچنین این ژن  .استبسیار مهم این ژن در گیاهان 
 همساختی .]6[ تساطور غیر مستقیم در فتوسنتز درگیر 
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ماچوراز ( LTRA1 و MATKساختار و ترکیب شیمیایی 
 Lactococcusهاي گروه دو در میتوکندري اینترون

lactis( ،عملکردmatK  ي را به عنوان یک آنزیم ماچوراز
 .]3،4[ کند حمایت می IIهاي گروه اینترون در میان

سرعت جایگزینی یعنی   matKبه فرد ویژگی منحصر
هاي گیاهی به گونهشناسایی  درباعث شده که آن بالاي 
ه ذکر بلازم  .در نظر گرفته شود DNA barcoding عنوان

ي ها سایر توالیبه تنهایی یا همراه با است که این ژن 
DNA  7[ شود میاستفاده  همین منظوربراي[.   

  

  matKژن  -2
 ،این ژن زیرا ،است MaturaseKبرگرفته از  matKنام 

را  IIي گروه ها اینترون پیرایش  گیر درچوراز دراآنزیم م
به جز (گیاهان سبز  بیشتردر این ژن  .کند گذاري میکد

و تقریباً داراي  وجود دارد) ي سبزها برخی از جلبک
. ]1،2[ استآمینواسید  500معادل طول  بازجفت  1500

 2کلروپلاست در ناحیه تک کپی بزرگ ژنوم matKژن 

در درون اینترون ژن  3نزدیک به ناحیه تکرار معکوس
trnK 1شکل ( قرار گرفته است(.  

  

 
در  Nicotiana tabacumدر گیاه  matKموقعیت ژن   1 شکل

  IRنزدیک  LSCناحیه 
                                                
1. Long Terminal Repeat 
2. Large Single Copy (LSC) 
3. Inverted Repeat (IR) 

ناحیه از  یمانده کوچک باقی و Xناحیه داراي  matKژن 
این و  )2شکل ( است 4)RT( ترانس کریپتاز معکوس

 رونویسی معکوستوانایی  matKکه اجداد  دهد مینشان 
 اند داشته اما در حال حاضر این توانایی را از دست داده

]1،8[. 

  

  
  ]trnK ]30و اینترون  matKدیاگرام ژن   2 شکل

  
matK در سطوح نوکلئوتیدي  ییداراي سرعت تکاملی بالا

در 5 حذف اضافه وو آمینواسیدي بوده و تعداد زیادي 
 هاعلفیبعضی از در  یک جفت بازاز  ،ي مختلفها اندازه

در آن دیده  ،Epifagus virginiana در جفت باز 204تا 
سرعت تکاملی  یعنی matK این ویژگی .]9،10[ شود می
عث کلروپلاستی باهاي آن در مقایسه با سایر ژن يبالا

 از ارکیدهاشده است که این ژن در برخی 
)(Corallorhizinae، ي ها تیرهValerianaceae و 

Orobanchaceae در نظر گرفته شود 6شبه ژن به عنوان 
اشتن با د matK این در صورتی است که، ]11،12[

و  و ساختاري ي کارکرديها رونوشت و محدویت
 ازمتفاوت  ، 7قالب تغییر حذف و اضافاتهمچنین وجود 

در بسیاري از  .]3،5[ معرفی شده است ها شبه ژن
بیشتري از  این ژن تنوع ژنی 5´ي گیاهی، ناحیه ها گونه

و واجد یک ناحیه حذف و اضافه فاقد ( 3´ناحیه 
سرعت  همچنین .]4،5[ دارد )ها جهشحفاظت شده از 

                                                
4. Reverse Transcriptase(RT) 
5. Indel 
6. Pseudogene 
7. Frameshift 
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در هر دو سطوح - matKدر سرتاسر ژن  جایگزینی
به این  نیست،یکنواخت  - ید اسید و آمینو اسیدتنوکلئو

سرعت جایگزینی جایگاه سوم بطور نسبی معنی که 
 دارد کدون اول و دوم هايجایگاه نسبت به يبالاتر

]4،9[.  
تحت انتخاب داروینی است  matKآیا تعیین اینکه  براي 

نسبت سرعت  که در آنها شدهایی استفاده از مدل ،یا نه
ی به عنوان شاخص مترادفبه  نامترادف زهايجایگزینی با

 ,x= dN/dS(شود  میدر نظر گرفته فشار انتخابی  براي
nonsynonymous/synonymous(، که  نتایج نشان داد

 نیمی از تقریباًدر  matK ژن در (X>1)انتخاب مثبت 
ین ترتیب ه اب .دارد وجودمورد مطالعه گیاهی هاي گروه

 دیده نشدانتخاب مثبتی ي سبز هیچ ها در گروه جلبک که
%) 21( ها در تک لپه موارد داراي انتخاب مثبتکمترین و 
 دانگان نهانو %) 60(در بازدانگان  به ترتیبآن  بالاترین و

این تنوع احتمالاً . ه استبود%) 53.5( ها به جز تک لپه
و  ها بین تک لپه یشرایط فیزیولوژیک فاوتت مربوط به

فشار انتخابی  منجر به تحمیل که استدیگر گیاهان 
اینترون و عملکرد ماچوراز  پیرایشمتفاوتی بر سیستم 

انتخاب  حال، با فرض اینکه هموپلازي نتیجه .است شده
ي درگیر در انتخاب مثبت در ها مثبت است، حذف کدون

پذیري فیلوژنتیکی، اثرات مهمی را بر  افزایش تفکیک
ي فیلوژنی ها در بازسازي 1هاي بوت استرپافزایش ارزش

تواند به عنوان  مین matKاساس آن  داشت که برخواهد 
یک نشانگر خنثی مورد استفاده قرار گیرد و این انتخاب 

این  با ،ي گیاهی غیر عادي استها مثبت در برخی گروه
حال ذکر این نکته ضروري است که هیچ جایگاه با 

، matK، ناحیه کارکردي  Xناحیهدر  یانتخاب مثبت
اهمیت این امر خود موید شناسایی نشده است که 

هاي با انتخاب جایگاهبیشتر  .استناحیه عملکردي این 
قرار  matKژن ) N )N-terminalمثبت در ناحیه انتهاي 

                                                
  .باشد شاخصی براي تعیین حدود اطمینان کلادها در فیلوژنی می. ١

تمامی شواهد حاضر  لازم به ذکر است که .]13،14[ دارد
متکی بر مطالعات  ،matKمبنی بر انتخاب مثبت در ژن 

که در سطح پروتئین، بدلیل  درحالی ،نوکلئوتیدي بوده
تغییر قابل توجهی  ،ي هم خانوادهها آمینو اسیدجایگزینی 

  .]5[ دهد میرخ ن
  
  matK عملکردي ژننقش  -2-1

انتهاي کربوکسیلی  یساختاز یک مطالعه همنتایج حاصل 
matK  ناحیه باX  102دهد که  مینشان میتوکندریایی 

 مربوط به ، به طور ساختاري،هناحیاین آمینواسید در 
 پیرایشممکن است در  کهاست  يپپتید ماچوراز مانند پلی

در میان . ]3،4،15[ دندرگیر باش IIهاي گروه اینترون
راي این ااست که دتنها ژن پلاستیدي matK ،عالیگیاهان 

 X ناحیهی ساختهم .]4،5[ چورازي مشهور استما ناحیه
 ،هایوکاریوت IIاینترون ماچوراز گروه  X ناحیهاین ژن با 
 .است matKکننده خاستگاه میتوکندریایی ژن حمایت 

براي برش اینترون به که  RNAي ها رونوشت برخی
matK  شاملنیاز دارند trnK ،trnA، trnI  ،rps12  وrpl2 .
atpF یا محصولات پروتئینی  بوده کهtRNA براي  آنها

مانند فتوسنتز مورد  ،تبعضی از عملکردهاي کلروپلاس
به عنوان  matKدهد که  مینیاز هستند؛ این نتایج نشان 

 ،کند میعمل  بعد از رونویسی که یپیرایشفاکتور 
 .]5-3[ اساسی در کلروپلاست داردعملکردي 

  
2-2- matK  به عنوانORF509   

ناحیه  در نزدیک) UUU(لیزین  tRNAژن در تنباکو 
روي  غشاي تیلاکوئیدي هزار دالتونی  32بالادست ژن 

 قرار دارد که داراي یک اینترون DNA 2دار معنیرشته 
این اینترون  .تآنتی کدون اس پجفت بازي در لو 2526

کدون  509 شاملبزرگ  3خواناي بازشامل یک قالب 

                                                
2. Sense Strand 
3. Open Reading Frame  
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و  750ي ها این قالب خواناي باز طویل بین جایگاه .است
قالب خواناي باز دیگر اما کوچک در  دو ،دارد قرار 2276

معنی دار در روي رشته ) UUU(لیزین tRNAاینترون ژن 
DNA جفت  1527قالب خواناي باز طویل  این ،رار داردق

به عنوان  کدون 509با  matKدر واقع دارد،  باز طول
ORF509  شود که با  میدر نظر گرفتهATG  شروع و با

TGA )TAA/TAG(  همچنین قالب . پذیرد میپایان
ها مانند اینترون خواناي باز در بعضی دیگر از اینترون

 Neurosporaکندریایی میتو 24S rRNAمربوط به ژن 

crassa  و اینترونbox3 ژن آپوسیتوکروم  درb  گزارش
نها مشابه آاز لحاظ اندازه با  ORF509هرچند  .شده است

 دنده مینشان ن هم را باآشکاري  ساختیاما هیچ هم ،است
]24[.  
  

  LTRAدر مقایسه با   MATK ORFساختار ثانویه - 2-3
 گونهدر بینی شده قالب خواناي باز  ساختار ثانویه پیش

Oryza sativa، با استفاده ازJPRED (Just a Protein 

Secondary Structure Prediction server) 19 شامل 

بیش از سه آمینواسید در ( است βرشته  12و  αمارپیچ 
بین عناصر ساختاري و ترکیب . )3 شکل( )یک ردیف

داراي فعالیت ماچورازي و ( LTRAو  MATKشیمیایی 
شباهت زیادي وجود دارد که  )ترانس کریپتازي معکوس

 دررا به عنوان یک آنزیم ماچوراز   matKعملکرد
براي فعالیت  LTRA. کند حمایت می IIي گروه ها اینترون

اش نیاز به بعضی از عناصر ساختاري و  ماچورازي
حفاظت  α مارپیچبیوشیمیایی دارد، این عناصر چندین 

شده به صورت همودایمر هستند که بر روي اینترون 
RNA  قالب هفت مارپیچ قرارگیري . گیرند میقرار

 .است LTRAي ها مارپیچ α، مشابه با MATKخواناي باز 
هفت باقیمانده مارپیچ شامل اولین  ،MATK ابتدايدر 

 LTRA 8 در( )aدر جعبه  3 شکل( آمینواسیدي است
 LTRAاز  a3درناحیه  مارپیچدو . )وجود دارد مانده باقی

آن حالی که  در .استآمینواسیدي مانده  باقی 11شامل هر 
 3 شکل( شود میرا شامل  مانده باقی 13هر  MATKدر 

   .)b در جعبه

 

  
جعبه . نشان داده شده است Eبا  βي ها و رشته Hبا  αي ها مارپیچ. JPREDبا استفاده از  Oryza sativaدر  MatKساختار ثانویه   3شکل 

a دو مارپیچ ،α  مشابه بینMatK  وLtrA  در ناحیهN- جعبه . دهد میترمینال را نشانb  نشان دهنده دو مارپیچα  که بخش دومی از درج
3a  درLtrA 5[ باشد می[  
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ت ناچیزي در وبا تفا X ر ناحیهد α مارپیچه س MATKدر 
 است X LTRA ناحیهدر  Jαو  Iα ،Hαمنطبق با  ،طول

به میزان زیادي آبگریز بوده و  MATK ORF ).3شکل (
هاي انجام شده از روي ساختار ثانویه آن نشان  بینی پیش
 αدهد که این آبگریزي بالا، مربوط به نواحی مارپیچ  می

  ].3،5[باشد  آن می
  
 MATK ORFپروتئین و آمینواسیدها در  -2-4

در ژن  فراوانحذف و اضافات الا و وجود سرعت تکاملی ب
matK گذارد و می تأثیرختار پروتئینی آن عملکرد و سا بر 

ي توالی آن ها اطلاعات پروتئینی این ژن در بررسی ویژگی
مشخص  MATKپروتئین  ساختمان بلوري .است ثرؤم

 بر. بررسی شده استترکیب آمینواسیدي آن اما  ،نشده
از لحاظ  MATKپروتئین  يآمینواسیدها ،عملکرداساس 
گروه تقسیم  6ي کناري به ها زنجیرهي شیمیایی ها ویژگی

ي، اسیدي، آروماتیک و بازغیرقطبی، غیرباردار، : شود می
در  زیادينقش  کهشامل پرولین، گلیسین و سیستئین (ویژه 

  .]3[ )دارند MATKی ساختار پروتئین
ي کناري غیرقطبی ها یرهدر این میان آمینواسیدهایی با زنج

ینواسیدها سایر آم کیبی بیشتري نسبت بهداراي درصد تر
همچنین درصد ترکیبی این نوع آمینواسیدها در . هستند

نسبت به سایر گیاهان مورد  (Gnetophyta) ایتگنتوف
این واگرایی در ترکیب ) 4شکل (است  آزمایش بیشتر

ممکن است رفتار منحصر به فرد گنتوفیتا در آمینواسیدها 
تکاملی مولکولی در  تغییرکه نشان دهنده یک  باشدي دیگر

  .]3[ استاین دودمان مبهم گیاهی  براي MATKترکیب 
  انتهاي آمینی: شامل سه قسمت MATKپروتئین 

(N-terminal) ناحیه ترانس کریپتاز معکوس در قسمت ،
) C )C-terminalدر قسمت انتهاي  Xمیانی و ناحیه 

داراي مقدار بیشتري آمینواسید بازي و  X، ناحیه )2شکل (
ویژه نسبت به انتهاي آمینی است، حضور این آمینواسیدها، 
نشان دهنده وجود یک کمپلکس ساختاري براي این ناحیه 

با وجود سرعت تکاملی بالا داراي محدویت  matK. است
ساختاري و عملکردي است و از این رو ساختار پروتئینی 

   ].3[آن محفوظ مانده است 
  

  matKتنظیم ژن  -2-5
و  RNAدهد که در حضور نور سطوح  مطالعات نشان می

یابد و  هایی از برنج افزایش می در نمونه  matKپروتئین
در این گیاه بعد از اتیوله شدن   matKهمچنین بیان

زنی کاهش  افزایش یافته و از چهار هفته بعد از جوانه
 ].4،5[یابد  می

  

  
گروه (ها فیلوژنی از چپ  تاکسون. در میان نمایندگانی از گیاهان سبز matK آمینواسیدهاي پروتئین ي کناريها ترکیب زنجیره  4شکل 

  ]3[ اند به راست آرایش یافته) پایه
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 فرضیه اجدادي و IIي گروه ها تکامل اینترون -2-6
   )Retroelements( 1رتروعناصر 
و ژنوم کلروپلاستی و  ها تنها در قارچ IIي گروه ها اینترون

آنها به صورت پیرایش اند و  میتوکندریایی یافت شده
اجداد . یا ماچورازي است) صفت اجدادي(اتوکاتالیزي 

است  ، یک رتروالمنتIIي گروه ها فرضی تمامی اینترون
کد (عنصر متحرك ها به صورت یک  که در باکتري

این عنصر در حین . پیشنهاد شده است ) RTکننده
مهاجرت از باکتري به میتوکندري و کلروپلاست در 

خود را از دست داده و نیز در برخی  ORFبعضی شرایط 
با از دست  .دژنره شده استآن  يRNAموارد ساختار 

 IIي گروه ها اینترون ،فعالیت ریبوزومیخودبخودي رفتن 
پیرایش براي رهایی از این نقص متکی بر فاکتورهاي 

 matKماچورازي عملکرد اند که این با ظهور  میزبان شده
در ژن  matKاحتمالاً اجداد اینترون و . همراه بوده است

trnK یت استرپتوف)streptophyte) ( بعد از جدا شدن
Mesostigma اند و این رخداد  وارد شده) یتاز کلروف

. ]1،8[ میلیون سال قبل بوده است 1200تا  800مربوط به 
 trnKاینترون  ، Characeaeي سبز به جزها در جلبک

در   matKو trnKحضور اینترون . وجود ندارند  matKو
Coleocatales ،Charales ي سبز مرتبط ها و دیگر جلبک

ییدي بر خویشاوندي نزدیک بین این أت ،گیاهان خشکی با
دهد که  میو نشان با گیاهان خشکی است  ها جلبک
قبل از جدایی اجداد گیاهان ) II )matKي گروه ها اینترون

شان وارد ژنوم کلروپلاستی  خشکی از خویشاوندان آبزي
نیز،  Leptosporangiateي ها در سرخس. ]2[ اند شده

trnK  از دست  توسط یک واژگونی اجداديو اینترونش
گروه قدیمی از سرخسیان هستند ، ها این سرخس. اند رفته

ي امروزي ها هزار گونه سرخس 11درصد از  90 که تقریباً
در بعضی از  trnKفقدان اینترون . ]17[ دهند میرا تشکیل 

و  Epifagus virginianaند مان دانگان نهاني ها گونه

                                                
1. Retroelements 

Cuscuta reflexa  گیاهان تمام  ازگزارش شده که هر دو
در ژنوم  matKدر این میان، باقی ماندن . ]6،17[ ندا انگل

 ،شایان توجه است Epifagus virginianaکلروپلاستی 
درصد ژنهاي کلروپلاستی در این گیاه  65چرا که بیش از 

نشان دهنده نقش  matKاز دست رفته است و حضور 
  .]6،18[ عملکردي بسیار مهم این ژن در گیاهان است

  
  فیلوژنی در حل روابط matK ژن نقش -2-7

آل و مناسب، سرعت جایگزینی بالا، نسبت ایدهاندازه 
هاي اول و جایگاهبالاي تغییر در سطح نوکلئوتیدي در 

و  3عمتقاطبه  2هاي انتقالیجهش، سرعت پایین کدون دوم
 ،اند یی که از نظر جهش حفاظت شدهها وجود بخش

را قادر به حل روابط  matKهایی هستند که ویژگی
هاي خویشاوند جنسی تا جنسدرونفیلوژنی در سطح 

 Ebenus]19[ ،colutea ]20[ ،Astragalus  مانند
]21[،Salix  ]22[، Trillium  خویشاوندانش و ]23،24[، 

مانند  تیره ،]Hedysareae ]25قبیله مانند  در سطح
Poaceae]10[ ،Saxifragaceae ]26،27[ ،Leguminosae 

 ي حقیقیها ايدولپه، ]29[ پایه دانگان نهانسطح  در، ]28[
. کرده است ]31[ دانگان نهانو حتی در سطح  ]30[

ژن برابر  matK 3/1سرعت جایگزینی نوکلئوتیدي در 
ndhF ) مید هاي نیکوتین آواحدکد کننده یکی از زیر

 matKبرابر  ndhF 4/1طول اما است  )دهیدروژناز
مشابه یا بیشتر از  matKمحتواي اطلاعاتی ژن . باشد می

nrDNAITS  برابر بلندتر است 9/1بوده اما از نظر طول 
سه برابر بیشتر از همچنین سرعت جایگزینی آن . ]32[

rbcL )و  )کد کننده زیر واحد بزرگ آنزیم روبیسکوatpB 
و در سطح  )سینتاز ATPهاي کد کننده یکی از زیر واحد(

است که این امر  rbcLآمینواسیدي شش برابر بیشتر از 
ید سرعت بالاي تکاملی این ژن است که به نوبه خود ؤم

                                                
2. Transition 
3. Transversion 
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ي ها پیامي اطلاعاتی پارسیمونی و ها افزایش جایگاه باعث
حتی در بعضی مطالعات، درختان  .شود میفیلوژنی 

تر از درختان حاصل از  فیلوژنی به مراتب حمایت شده
به همین دلیل  ]3،5،29[ کند میمطالعات چند ژنی ایجاد 

 ها درهمراه سایر ژنبه  matK ،مطالعاتاز در بسیاري 
 حل روابط فیلوژنی بکار گرفته شده است

 اًسرعت جایگزینی نوکلوتیدي نسبت. ]12،24،29،33-35[
وجود پرایمر جهانی در  بابالا در این ژن باعث شده که 

، طراحی پرایمرهاي ي حقیقیها دولپه ايآن براي کل 
   ]7،23[اضافی در گروه مورد مطالعه نیز مورد نیاز باشد 

  
2-8- matK به عنوانBarcode  DNA )شناساگر گونه(   

، روشی است که در آن از ینگبارکد DNAدر مفهوم کلی 
 ها قطعات استاندارد و کوتاه ژنوم براي شناسایی گونه

بارکد مربوط به در این روش  .]38-36[ شود میاستفاده 
فرد است و لذا ه ب هرگونه مثل اثر انگشت افراد منحصر

ي ها به عنوان یک مسیر آسان براي تشخیص بین گونه
نزدیکی که ممکن است در چشم انسان مشابه به نظر 

نوع قطعات مورد استفاده به . ]39[ رود میبرسند به کار 
 در. عنوان بارکد در میان موجودات مختلف متفاوت است

گیاهان به علت دشواري در یافتن یک بارکد قابل قبول 
فردي تعیین نشده ه ب همگانی هنوز هیچ قطعه منحصر

از میان قطعات اساس جدیدترین مطالعات،  بر. است
، spacer (atpF–atpH(فاصله گذارهاي بین ژنی ( کاندید

psbK–psbI  وtrnH–psbA ي ها و ژنrpoC1 ،rpoB  و
matK (،  ترکیب دو جایگاه ژنی+rbcL matK  به عنوان

. ]41،42[ توصیه شده استبارکد براي گیاهان  DNAیک 
به دلیل نیاز به اطلاعات اضافی براي شناسایی برخی  اما

به ي کلروپلاستی ها ژنهمواره  -دورگوجود - ها گونه
 قطعات نبنابرای .]39[ گیرند میقرار نمورد استفاده تنهایی 

 nrDNA براي نمونه(اي  همراه با توالی هستهپلاستیدي 

ITS  وtrnH-psbA ( عملکرديفعالیت افزایش به منظور 

  .]37[ دنرو میبارکد بکار  DNAبه عنوان 
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