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 ایی ارائه حجمتوان RNA-Seqیابی همچون های نسل نوین توالیروش

که شب بازسازیها را دارند. از اطلاعات در زمینه رونوشت ژن الاییب

 RNA-seqهای دادهبیان بر اساس اطلاعات حاصل از هم هایژن

درک سیستم پاسخی گیاهان به تغییرات  اطلاعات ارزشمندی جهت

 هاینژدهد. لذا در این تحقیق پروفایل کامل بیانی محیطی را ارائه می

 انیم به هایشبکهتیمار دمای پایین با استفاده از روش گوجه فرنگی تحت 

ه کشان داد مورد آنالیز قرار گرفت. نتایج کلاسترهای هم بیان ن داروزن

آنالیز  جینتاگیرند. نرمال شده در هشت ماژول معنادار قرار می ژن20267

بر  یمتفاوت یعملکردها انیهم ب هایگروه نینشان داد که ب GO عبارات

اس اس نیوجود دارد. بر ا  یعملکرد مولکولو  یولوژیب هایندیراحسب ف

 نیپروتئ .یافت ( اختصاصHSPs) ییشوک دما هاینیماژول اول به پروتئ

ر ماژول دترتیب هبپس از ترجمه  راتییتغدرگیر در  هاینیو پروتئ نازهایک

 یلگوابا توجه به های ماژول پنج پروموتور ژن .قرار گرفتندو سوم دوم 

مورد بررسی قرار گرفت. عناصر سیس  هاپیمتفاوت در ژنوت انیب

ACGTG  وTTGACها مشاهده شدند. عوامل همه ژن در پروموتور

گاه اتصال دارای بیشترین جای ZF-HDو  AP2/ERFرونویسی خانواده 

 نتایج حاصل توانست عناصرهای ماژول پنج بودند. در پروموتور ژن

یان یک شبکه ژنی تحت تنش سرما و تنظیمی کلیدی که در تنظیم ب

 را معرفی نماید. ،درگیر بودند اکسیدانتیآنتیفرایندهای 

 

، داروزنهای هم بیان شبکه، هاماژول، Cisعناصر  کلیدی: هایواژه

 فرایندهای مولکولی.

 

Next-generation sequencing (NGS) techniques such as 

RNA-Seq can provide expression information per gene 

and can be used to construct co-expression networks. 

These networks can produce valuable information to 

understand plant responses when facing environmental 

changes.  In this study, a complete profile of tomato 

gene expressions under low temperature treatment was 

analyzed by “Weighted Gene Co-expression Network 

Analysis”. The clustering results allowed to group 

20,267 genes into eight modules. The results of Gene 

ontology (GO) term analysis highlighted different 

functions between co-expression groups in terms of 

biological process and molecular function. 

Accordingly, the first module overrepresented to heat 

shock proteins (HSPs). Protein kinases and proteins 

involved in post-translational modification were in the 

second and third modules, respectively. The promoter 

of genes in fifth module was screened according to the 

different expression patterns in the tomato genotypes. 

The cis-elements such as ACGTG and TTGAC were 

observed in promoter site of all genes. The transcription 

factor families of AP2 / ERF and ZF-HD have the 

highest binding status in promoter of genes of the fifth 

module. The results present the key cis-regulatory 

elements that effect on co-expressed genes network and 

involve in anti-oxidant process under cold stress. 

 
Keywords: Cis elements, Modules, Weighted Gene 
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 مقدمه

فرنگی مانند ساير گیاهان مناطق گرمسیری گیاه گوجه
باشد و از جمله ذرت و برنج به تنش سرما حساس می

های اقتصادی به اين گیاه در اثر کاهش دما خسارت
شود. در طی تنش کاهش دما، تغییرات وارد می

فیزيولوژيکی و بیوشیمیايی در جهت سازگاری و تحمل 
 .(Chen et al., 2015دهد )اين تنش در گیاه رخ می

دهد که در اثر ها نشان میبررسی کامل رونوشت ژن
ها شوند که اين ژنتنش سرما تعداد زيادی ژن فعال می

های زيادی با در مسیرهای موازی که دارای برهمکنش
(. Liu et al., 2012يکديگر هستند، قرار دارند )

نوعی و زايی مصها و جهشهای موتانتاستفاده از لاين
بررسی نواحی پروموتوری کمک بسیار زيادی به درک 

های دخیل در تنش دمای برهمکنش و عملکرد ژن
های سلولی تنها ها و غشاءنمايد. پروتئینپايین می

اجزای سلولی هستند که نوسانات درجه حرارت بیشترين 
های های غشايی و پروتئینرد و گیرندهرا بر آنها دا تأثیر

ادراک تنش هستند  یجزء اولین اجزاکانال يونی 
(Chinnusamy et al., 2007 دمای پايین توسط .)

صورت هها بشود که اين گیرندهها دريافت میگیرنده
 غشایغیر مستقیم و يا مستقیم باعث تغییراتی در 

که تغییرات مستقیم شامل فعال کردن کینازها  شوندمی
ئین با و تغییرات غیر مستقیم شامل برهمکنش پروت

پروتئین و فعال شدن عوامل رونويسی وابسته به تنش 
عوامل رونويسی  (.Liu et al., 2012سرما است )

سلولی در  رسانیپیامنقش مهمی در تنظیم مسیرهای 
زيستی بر عهده دارند. پروتئین های غیرپاسخ به تنش

های هدف سبب اين عوامل با اتصال به پروموتور ژن
شوند يا سرکوب( آنها می تنظیم فعالیت )القاء

(Lindemose et al., 2013 .) عوامل رونويسی
های به خانواده DNAحسب دومین اتصال به بر

در  AP2/ERFشوند که خانواده مختلفی تقسیم می
تری نسبت به ساير تنش سرما دارای نقش پر رنگ

 ,.Saibo et alخانواده عوامل رونويسی است )

هم بیان، يکی از  یهاژن(. بازسازی شبکه 2009

های است که امکان مطالعه روابط ژنی در پاسخ روش
 Heidari) کندبه تغییر شرايط محیطی را فراهم می

et al., 2015های هم بیان (. برای شناسايی ژن
های مختلفی وجود دارد که در ها و روشاستراتژی

ها يک ژن به عنوان نقطه تمرکز يا ژن برخی روش
های که با آن و ساير ژن شودمیگرفته راهنما در نظر 

شوند. دارای بیشترين همبستگی هستند انتخاب می
ديگر هیچ ژن هدفی وجود ندارد  هایروشدر برخی 

ها بر اساس ای، ژنهای ناحیهبلکه بر اساس مدل
های مختلفی عملکرد بیوژلوی و مولکولی به دسته

 ,.Cai et al., 2014; Aoki et alشوند )تقسیم می

 انیهم ب های)شبکه WGCNA1 (. شبکه2007
های هم بیان های تعیین گروهاز جمله روش (داروزن

ها ها است که در تفکیک ژنبر اساس شدت بیان ژن
گردد های ژنی استفاده میو ترسیم شبکه

(Bergmann et al., 2004 شناسايی .)داروزن 
ای ههای هم بیان پروفايل بیانی حاصل از دادهگروه

ای مورد طور گستردهبه RNA-seqمیکروآرايه و 
های نسل نوين استفاده قرار گرفته است. روش

سبب گرديده است  RNA-seqچون هم يابیتوالی
ها که حجم بالايی از اطلاعات در زمینه رونوشت ژن

دست آيد. اطلاعات حاصل هو ژنومیکس عملکردی ب
لی لکوتوان در جهت شناسايی مسیرهای مورا می

نظر استفاده نمود و درک درگیر در پاسخ به تنش مورد
های مولکولی سلول تحت تنش ارائه بهتری از پاسخ

های هم ژن بازسازی شبکه .(Cai et al., 2014داد )
 RNA-seqبیان بر اساس اطلاعات حاصل از روش 

 های همکار وکمک شايانی به شناسايی ژن
بررسی نواحی  نمايد. کنترلی آنها می هایمکانیسم

های هم بیان نقش کلیدی تنظیمی در پروموتور ژن
ها دارد در شناسايی عوامل رونويسی و کنترل بیان ژن

(Heidari et al., 2015).  

                                                                     
1. Weighted Gene Co-expression Network Analysis  



 19 ... انیم به هایدر پروموتور ژن یمیتنظ ینواح یبررسحیدری و نوسباومر:  

 

سفانه أهای صورت گرفته متبا توجه به پیشرفت
های تنظیمی تاکنون جزئیات دقیق مولکولی مکانیزم

نشده کننده واکنش به دمای پايین مشخص کنترل
است. لذا در اين تحقیق بر اساس اطلاعات حاصل از 

ها گوجه فرنگی تحت تنش پروفايل کامل بیان ژن
بیان مورد هم هایژن شبکه دمای پايین، بازسازی

بررسی قرار گرفتند و همچنین نواحی تنظیمی که در 
باشند ها درگیر میاين ژن یکنترل بیان و القا

  شناسايی شدند.
 

 هامواد و روش
مرتبط به تنش دمای  RNA-seqهای اولیه داده

گراد( به مدت سه روز و درجه سانتی 15پايین )دمای 
گراد( در ريشه درجه سانتی 23دمای نرمال )

فرنگی زراعی هشت روزه گوجه هایگیاهچه
Solanum lycopersicum cv. Moneymaker 

 S. habrochaites)حساس به سرما( و وحشی 

LA1777 شماره دسترسی به دمای پايین( با  )مقاوم
E-MTAB-4855  از پايگاهArrayExpress 

ها با استفاده از نرمال سازی نمونه استخراج گرديد.
 DESeq (Andersآزمون دوجمله منفی تحت بسته 

and Huber, 2010 )برنامه R  .صورت گرفت
شده بر اساس های نرمالبیان ژندار وزنپروفايل 

 Langfelder andمربوطه )افزاری نرم بسته

Horvath, 2008 با نرم افزار )R  جهت بازسازی
های هم بیان مورد آنالیز قرار گرفت. با های ژنشبکه

بندی جهت گروه Rبرنامه  cutreeاستفاده از روش 
 Rبرنامه  gplotsکلاسترها استفاده شد و از بسته 

جهت  ترسیم خوشه سلسله مراتبی بر اساس بیان 
برای هر گروه  GOتفاده گرديد. آنالیزعبارات ها اسژن

 GOstats (Falcon and Gentleman توسط بسته

 ReviGOانجام شد و از پايگاه  Rبرنامه  (2006
(http://revigo.irb.hr) (2011., et alSupek ) 

مشابه و شناسايی عبارات  GOجهت ادغام کردن 
بازی بالا  1500استفاده گرديد. توالی  GOکلیدی 

های مدل پنج از دست ناحیه شروع رونويسی در ژن
 SNG (http://solgenomics.net)سايت 

(Fernandez-Pozo et al., 2015)  شناسايی و
ذخیره شدند. نواحی تنظیمی با استفاده از پايگاه داده 

PlantPAN2 (Chow et al., 2016)  مورد آنالیز
 قرار گرفت. 

 

 نتایج و بحث
های خام نشان نتايج اولیه بر حسب نرمال کردن داده

فرنگی ژن در پروفايل بیانی گوجه 20267داد که 
تحت تنش دمای پايین وجود دارد که بر حسب آنالیز 

، هشت ماژول که WGCNAهم بیانی با روش 
همبستگی بالايی در  درون هر ماژول دارای هایژن

میزان بیان بودند، ايجاد گرديد و برای هر ماژول 
کلیدی و مرکزی شناسايی نگرديد و در  هایژن

 خوشه نهايت کلاستر بندی آنها با روش  ترسیم
( صورت گرفت و هر Heat map) مراتبی سلسله

های مختلف با تعداد ها با رنگکدام از اين ماژول
نشان داده شده  1شکل های موجود در آن در ژن

عدد  4173ها در ماژول سه )بیشترين تعداد ژناست. 
عدد ژن(  497ژن( و کمترين تعداد در ماژول دو )

های موجود در گروه قرار داشتند. بر اساس ژن
(. نتايج 1صورت گرفت )جدول  GO1)ماژول(، آنالیز 

GO بیان های همنشان داد که بین گروه
حسب عملکرد مولکولی و عملکردهای متفاوتی بر 

توان بیولوژی وجود دارد. بر اين اساس می هایفرايند
( HSPs) 2های شوک دمايیماژول اول را به پروتئین

های (. مشارکت پروتئین1 جدولاختصاص داد )
HSP  در فرايند تحمل و سازگاری گیاهان به تنش

سرما و دماهای پايین قبلا در گوجه فرنگی گزارش 
 ,.Chen et al., 2015; Liu et alشده است )

                                                                     
. Gene ontology  

. Heat shock proteins 

http://revigo.irb.hr/
http://solgenomics.net/
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های با خاصیت (. پروتئین کینازها و پروتئین2012
های کینازی بیشتر در ماژول دوم قرار گرفتند لذا ژن

های ماژول سوم نقش مهمی همراه ژنه اين گروه ب
در تغییرات پس از ترجمه و تنظیم پیام رسانی سلولی 

ه هشت های موجود در ماژول شماربر عهده دارند. ژن
ها بیشتر در فرايند انتقال نقش دارند. انتقال دهنده

ها در نقش بارزی در تنظیم غلظت عناصر و يون
ها برعهده دارند. درون سلول و توزيع هورمون

متفاوت  ماژول پنج دارای الگوی بیان کاملاا  هایژن
که در طوریهدر ژنوتیپ حساس و مقاوم بودند ب

در ژنوتیپ مقاوم  ژنوتیپ حساس افزايش بیان و
کاهش بیان را نشان دادند. فرايندهای همچون 

ها و اتصال لیپیدها که نقش اکسیدانتفعالیت آنتی
ها در طی تنش کلیدی در کاهش صدمات اکسیدانت

غیرزيستی و زيستی بر عهده دارند در ماژول پنجم 
 (.  1جدول قرار داشتند )

تواند های است که میآنتوسیانین از جمله رنگدانه
تحقیقات بر  که به گلوکوزيل ترانسفرازها متصل شود

های روی گندم سیاه نشان داده است که ژن
گلوکوزيل ترانسفرازها تحت شرايط تنش سرما 

(. Zhou et al., 2016يابند )افزايش بیان می
( نیز گزارش دادند که 2012همچنین لیو و همکاران )

سرما فعال  های گلوکوزيل ترانسفراز در طی تنشژن
-Anthocyanin 5-Oشوند. فعالیت می

glucosyltransferase   از جملهGO  معنادار در
مرتبط به  GO عبارت ماژول پنجم بود. همچنین

و  Phosphopyruvate hydrataseفعالیت 
Calcium-dependent phospholipid binding  

های موجود در ماژول پنج بر اساس تعداد ژن
ری مشاهده شد. کلسیم جزء معنادا صورتهب

ثانويه در مسیر سیگنالینگ سلولی در  هایسیگنال
ها است. بررسی گیاهان تراريخت پاسخ به تنش

مشخص نمود که   AtCLB1آرابیدوپسیس برای ژن 

                                                                     
. Calcium-dependent lipid-binding 

گر منفی تحت يک تنظیم AtCLBپروتئین 
 ,.de Silva et alغیر زيستی است ) هایتنش

( Enolaseروف به (. فسفوپیروات هیدراتاز )مع2011
 يک متالوآنزيم در تبديل فسفوگلیسرات  عنوانهب
(2-PG( به فسفوانول پیروات )PEP در فرايند )

( TCA) دیاس لیکربوکس یچرخه ترگلیکولیز و 
 هادانتیو کاهش اکس یدفاع هایپاسخدرگیر است. 

 است هادر برابر تنش اهانیگ هایواکنش نياز مهمتر
 نيدر ا یمهم مولکول یعملکردها ناي وجود که

. باشدیمدر آن موجود  هایژن تیاز اهم ماژول
 یو برخ یانرژ دیچرخه مهم در تول کي TCAچرخه 
 هایسمیچون مکان یمهم سلول هایواکنش

 ( درROS) ژنیآزاد اکس هایگونهو  یدانتیاکس
 (.Mailloux et al., 2007است ) یموجودات هواز

های در ژنوتیپ با توجه به الگوی بیان متفاوت
های درگیر در حساس و مقاوم و قرار گرفتن ژن

تی اکسیدانت در ماژول فرايندهای همچون فعالیت آن
های اين گروه مورد آنالیز لذا ژن شماره پنج،

 عملکردی و پروموتوری قرار گرفتند. 
 

 شناسایی جایگاه عوامل رونویسی

( از مناطق مهم در CREs) Cis2عناصر تنظیمی 
ها است که در کنترل رونويسی پروموتوری ژن ناحیه

جفت باز از  1500 درگیر هستند. بررسی مناطق
کلاستر  پنجمهای موجود در گروه بالادست ژن

های مهمی که  CREهم بیان نشان داد که  هایژن
های زيستی و غیر زيستی درگیر هستند در در تنش

ی (. توال2جدول اند )اين ناحیه بالادست توزيع شده
CRE های که محل اتصال عوامل رونويسی خانواده

AP2/ ERF  وZF-HD   بودند در ناحیه بالا دست
های مورد مطالعه مشاهده شروع رونويسی همه ژن

در  بیشتر CCAAT جعبه. توالی (2جدول شدند )

                                                                     
. Cis-regulatory elements  
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قرار دارد و  Hsp90های شوک دمايی پروموتور ژن
 Haralampidisشود )سبب ارتقاء و افزايش بیان می

et al., 2002 عوامل رونويسی خانواده .)
AP2/ERF  از بزرگترين خانواده عوامل رونويسی

های دمای پايین و سرما درگیر هستند که در تنش
 CBFهای (.  ژنLicausi et al., 2013هستند )

های پاسخ به سرما هستند جزء ترين ژنکه از اصلی
ای ههستند. ژن AP2/ERFعوامل رونويسی خانواده 

 AP2همگی دارای دومین  AP2/ERFژنی  خانواده
 RAVو  AP2 ،ERFهستند و به سه کلاس اصلی 

علاوه بر  RAVهای کلاس شوند. پروتئینتقسیم می
نیز هستند که  B3دارای دومین  AP2داشتن دومین 

نقش آنها در پاسخ به تغییرات محیطی به اثبات 
(. موتیف Licausi et al., 2013رسیده است )

CAACA  جايگاه اتصال عوامل رونويسیRAV 
ها مشاهده توالی پروموتوری ژن %9/99است که در 
های مهم درگیر در CREاز  CCGACشد. توالی 

که  Dehydrinتنش سرما است که عوامل رونويسی 
های پاسخ به نقش مهمی در تنظیم رونويسی از ژن

 یتوالشود. سرما را دارد به اين توالی متصل می
CCGAC  ها مشاهده شد در پروموتور همه ژن تقريباا

های هم بیان موجود در که اين از نقش مهم ژن
 Dehydrinهای است. پروتئین ماژول پنجم

(DHNsدر پاسخ به تنش ) ،های چون خشکی
شوری، حرارت بالا و دمای پايین که مرتبط به 

شود و همچنین در سلولی هستند فعال می زدايیآب
د ننی هورمون آبسیزيک اسید قرار دارمسیر پیام رسا

(2017., et alVerma  .) 
 

 
 Sو  Nنمونه گیاه گوجه فرنگی.  12و الگوی بیان در  WGCNAهای درگیر در تنش سرما بر اساس روش بندی ژنگروه .1شکل 
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 های موجود در هر ماژول است.دهنده تعداد ژندهنده شرايط نرمال و شرايط تنش است و اعداد داخل پرانتز نشانترتیب نشانهب
 

 ها( بر اساس عملکرد مولکولی و فرايندهای بیولوژی در ماژولFDR<0.01معنادار  ) Gene ontologyلیست . 1جدول 
Module Molecular function Biological process 

1 Transcription factor activity, Helicase activity, Heat 

shock protein binding, P-P-bond-hydrolysis-driven 

protein transmembrane transporter activity 

mRNA processing, Cellular process, 

Metal ion transport, Cellular response to 

DNA damage stimulus 

2 Glucan exo-1,3-beta-glucosidase activity, Protein 

kinase binding, Enoyl-[acyl-carrier-protein] 

reductase activity, Calcium-independent protein 

kinase C activity 

Transcription initiation from RNA 

polymerase II promoter, Response to light 

stimulus, Retrograde transport, Endosome 

to Golgi, methylation 

3 Transcription factor activity, Ubiquitin-protein 

transferase activity, Potassium:sodium symporter 

activity, Methylated histone binding 

Protein transport, Post-translational 

protein modification, Regulation of 

biological process 

4 Transcription factor activity, Outward rectifier 

potassium channel activity, GTPase regulator 

activity, Phosphoric ester hydrolase activity 

Protein dephosphorylation, localization, 

Cell communication, Porphyrin-

containing compound metabolic process 

5 Antioxidant activity, Anthocyanin 5-O-

glucosyltransferase activity, Calcium-dependent 

phospholipid binding, Lipid binding, 

Phosphopyruvate hydratase activity 

Defense response, Response to stimulus, 

Regulation of cellular protein metabolism 

6 Farnesyltranstransferase activity, Protein 

phosphatase type 2A regulator, Photoreceptor 

activity, Solute:cation symporter 

Cellular protein modification process, 

Response to stimulus 

7 Structural constituent of ribosome, Rho guanyl-

nucleotide exchange factor activity, Protein complex 

binding, Proton-transporting ATPase activity, 

Rotational mechanism 

Cellular component organization or 

biogenesis, Cell wall organization or 

biogenesis 

8 Structural constituent of ribosome, Transporter 

activity, ATP-dependent microtubule motor activity, 

Auxin efflux transmembrane transporter, 

Metallochaperone activity 

Microtubule-based movement, Response 

to heat, Protein transport, Homeostatic 

process 

 

های درگیر در جزء ژن Homeoboxهای ژن
اسیدآمینه  60رشد و توسعه گیاهان هستند که دارای 

 TALEهستند هرچند انواع غیرمعمول آنها با نام 
 ZF-HDهای باشند. پروتئیناسیدآمینه می 63دارای 

ها هستند که دارای Homeoboxيک زيرخانواده از 
ش دو موتیف اثرانگشت روی هستند و در برهمکن

 et Bhattacharjee) باشندمیها درگیر بین پروتئین

2015., al.)  در نتايج حاصل از بررسی ناحیه تنظیمی
و  ATTAبیان، موتیف های همبالادست ژن

TGAC های ترتیب جايگاه اتصال پروتئینهکه ب
ZF-HD  وHomeodomain; TALE  هستند در
(. 2جدول ها وجود داشتند )از ژن %99بیش از 

و  TGACG ،AAGAATهای همچنین موتیف
ACGT های که در ارتباط با پروتئینbZIP  هستند

. ندها مشاهده شدژن %90در پروموتور بیش از 
از عوامل رونويسی هستند که  bZIPهای پروتئین

ای در توسعه و نمو دارای عملکردهای چندگانه
ها و تغییرات پس از ترجمه ها، پاسخ به تنشسلول
 (. Sornaraj et al., 2016ند )هست

که جايگاه اتصال عوامل  GATT[AG]موتیف 
است در  Myb/SANT; MYB; ARR-Bرونويسی 

ها وجود داشت. از ژن %99توالی پروموتوری بیش از 
رسانی اين عامل رونويسی در مکانیسم پیام

( His to Aspفسفوترانسفرهیستیدين به اسپارتیک )
ال از هیستیدين کینازها دارای درگیر است.  انتقال سیگن

های های سلولی به محرکاهمیت خاصی در واکنش
 رسانیپیامنی است و همچنین در مسیرهای بیرو

 ,.Imamura et alسیتوکینین و اتیلن درگیر است )
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 CACGTGو  ATACGTGTهای موتیف .(1998
از ديگر عناصر تنظیمی مهم اتصال عوامل رونويسی 

bHLH احیه تنظیمی بالادست اکثر هستند که در ن
عنوان هب ATACGTGTها مشاهده شد. موتیف ژن

Z-box های شناخته شده است و در پروموتور ژن
(. Yadav et al., 2005به نور قرار دارد ) دهندهپاسخ
جايگاه  TTGAC[CT]( با توالی W-box) Wجعبه 

است که در پاسخ به  WRKYهای اتصال پروتئین
 Brand etغیر زيستی درگیر است )زيستی و  هایتنش

al., 2013 ها وجود داشت.ژن %97( در پروموتور 

 
 های حفاظت شدهموتیف

عنوان جايگاه شده که بهموتیف حفاظتشناسايی 
در نواحی اتصال بالقوه عوامل رونويسی باشند 

ها سبب تعیین مسیرهای پاسخی ژن ،هاتنظیمی ژن
سی تنها ناحیه د. بررشوو تعیین برهمکنش آنها می

اتصال عوامل رونويسی بدون نوع عامل رونويسی 
های هم بیان نشان داد که موتیف اتصالی، در ژن

ACGTG  وTTGAC ها توزيع شده در همه ژن
 ABREعلت شباهت به هب ACGTGاست. موتیف 

نام ه)عناصر تنظیمی پاسخ به آبسیزيک اسید( ب
و  شناخته شده است ABRELATERD1موتیف 

پاسخ به هورمون آبسیزيک اسید و تنش سرما در 
(. موتیف Nakashima et al., 2006مشارکت دارد )

TTGAC عنوان جعبه بهW  شناخته شده است که در
که جزء مرکز مهم مقاومت به  NPR1پروموتور ژن 
زا در گیاهان است و در پاسخ به حمله عوامل بیماری

لقاء و فعال پاتوژن و يا محلول پاشی سالیسیلیک اسید ا
عنوان به W-box(. موتیف Yu et al., 2001شود )می

در گیاه  WRKY18جايگاه اتصال عامل رونويسی 
آرابیدوپسیس معرفی شده است که اين عامل رونويسی 
در افزايش مقاومت به حمله پاتوژن از طريق تحريک 

(. Chen and Chen, 2002درگیر است ) NPR1ژن 
يگاه اتصال برای نیز يک جا TTTGACYموتیف 
معرفی گرديده است که بیش از  WRKYهای پروتئین

ها دارای اين موتیف بودند از پروموتور ژن 99%
در  GCCACو  GCCACهای (. موتیف3)جدول

ها مشاهده شدند. توالی توالی پروموتور ژن %99بیش از 
NGATT جايگاه اتصال عامل رونويسی  عنوانبه

ARR1 در پاسخ به سیتوکینین  در گیاه ارابیدوپسیس
های ( و موتیفRose et al, 2004درگیر است )

GCCAC  وGGGCC (SORLIP2AT در )
شده توسط نور مشاهده شده است های القاءپروموتور ژن

(Hudson and Quail, 2003.) 
 

 5یان در ماژول های هم بها و خانواده عوامل رونويسی اتصالی و میزان توزيع در پروموتور ژنCREلیست . 2جدول 
Sequence of Cis-element TF Family of TFBS Support (promoter sites) 

ATTA ZF-HD 100% 

ATCTA AP2; ERF 100% 

CCAAT NF-YB; NF-YA; NF-YC 100% 

CCGAC Dehydrin 99.9% 

GTTAC Trihelix 99.9% 

TGACG bZIP 99.9% 

AA[AG]G Dof 99.9% 

GATA GATA; tify 99.9% 

TGAC Homeodomain; TALE 99.9% 

[AG]GATT Myb/SANT; MYB; ARR-B 99.8% 

ATACGTGT bHLH 99.5% 

CAACA AP2; RAV; B3 99 % 

CACGTG bHLH 98.6% 

TTGAC[CT] WRKY 97.5% 

GTAC SBP 96% 

AAGAAT bZIP 94% 

ACGT bZIP 93% 

TF: transcription factor, TFBS: TF binding site 
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 5های ماژول های بالقوه جایگاه اتصال عوامل رونویسی در پروموتور ژنموتیف. 3جدول 

TFBS Name Sequence 
Support 

(promoter sites) 

ABRELATERD1 ACGTG 100% 
WBOXATNPR1 TTGAC 100% 
ARR1AT NGATT 99.9% 
SORLIP1AT GCCAC 99.9% 
GT1CONSENSUS GRWAAW 99.9% 
MYBCOREATCYCB1 AACGG 99.8% 
SURECOREATSULTR11 GAGAC 99.8% 
WBBOXPCWRKY1 TTTGACY 99.5% 
SORLIP2AT GGGCC 99% 

 
 GT1عناصر اتصال با  GRWAAWموتیف 

های زيستی و القاء مشابه است که نقش آن در تنش
 et al.Buchel ,به اثبات رسیده است ) SAR1سیستم 

نام موتیف هب AACGG(. عناصر تنظیمی 1999
MYBCOREATCYCB1  شناخته شده است که

است و در چرخه سیکل  mybمشابه عناصر تنظیمی 
 Planchaisدرگیر است ) G2و  G1سلولی در فازهای 

et al., 2002).   موتیفGAGAC  جزء عناصر پاسخ
( هستند که در پروموتور ژن SURE) 2به سولفور
SULTR دهنده سولفور است شناسايی که يک انتقال

( Maruyama-Nakashita et al., 2005شده است )
نامیده  SURECOREATSULTR11همین دلیل به

ها پروموتور ژن %99اين موتیف در بیش از  شود.می
وجود عناصر تنظیمی مختلف . (3)جدول  مشاهده شد

ست ا های هم بیان حاکی از آندر ناحیه پروموتور ژن
ها توسط عوامل مختلفی تحريک شده و که اين ژن

تیجه در مسیرهای پاسخی مختلفی درگیر هستند در ن

با توجه  کنند.و به افزايش سازگاری گیاهان کمک می
يابی و ارائه های نسل نوين توالیبه توسعه روش

ها در اطلاعات گسترده در زمینه پروفايل کامل بیانی ژن
های مختلف محیطی، استفاده از ابزارهای پاسخ به تنش

سبب اشکار شدن  هادادهلیز اين بیوانفورماتیکی در آنا
شود. نتايج تحقیق ها میهای جديدی از رابطه ژنجنبه

های شوک دمايی حاضر نشان داد که خانواده پروتئین
(HSPsو سیستم )اکسیدانتی نقش پر رنگی های آنتی

در پاسخ به تنش کاهش دما دارند. با آنالیز نواحی 
صر پاسخ به ها عناصر تنظیمی همچون عنابالادست ژن

دارای بیشترين  WRKYهای اسید آبسیزيک و پروتئین
و  AP2/ERFفراوانی بودند و عوامل رونويسی خانواده 

ZF/HD  دارای بیشترين جايگاه اتصال بودند که
های تنش دمايی پايین معرفی گرتنظیم عنوانبه

های همکاری و . نتايج اين پژوهش جنبهشوندمی
به تنش دمايی پايین در ها در پاسخ همبستگی ژن

 فرنگی را ارائه داد.گوجه
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