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  ی نازها ی خانواده ک ابر از   ی ( به عنوان عضو CPK)   م ی وابسته به کلس  ناز ی ک  ن ی پروتئ 
Ser/Thr نقش سازگار   ی ات ی ح   ی ،  و  پاسخ  گ   تنش   ه ب   ی در  ،  ت ی هالوف   اه ی دارد. 

Aeluropus littoralis ی ک ی بهبود منابع ژنت  ی برا   ارزشمند مدل    ک ی ، به عنوان  
زراعی  تحق   گیاهان  می   تنش   یکس م ژنو   قات ی و  توجه  منظور  باشد مورد  به   .

ژن   یی شناسا  )   CPK  ی خانواده  لیتورالیس  آلوروپوس  گیاه  از  ( AlCPKدر   ،
،  نترون ی ، ساختار اگزون/ ا ک ی لوژنت ی روابط ف  ل ی و تحل   ه ی تجز  ی برا   های ژنومی داده 

د ف ی موت دهی  سازمان  پ   ها امنه ها/  پروتئ برهم   ی ها شبکه   ی ن ی ب ش ی و    -ن ی کنش 
شد که از همولوژی   یی شناسا ر این گیاه  د   AlCPKژن    14 استفاده شد.   ن ی پروتئ 

  ی خانواده ژن  ی اعضا   ی بررس بالایی با نه ژن آرابیدوپسیس تالیانا برخوردار بودند.  
AlCPK  یمورد بررس   ی ها نشان داد که همه ژن   ن ی دم  ی اختصاص   ی ها گاه ی در پا  

  Kinaseو    EF-hand  ن ی ( با توجه به دارا بودن چند دم AlCPK29.2  جز به ) 
دارای کمترین وزن   AlCPK29.2. پروتئین تعلق دارند  CPK  ی به خانواده ژن 

شاخص ناپایداری و هیدروپاتی در بین    مولکولی و شاخص آلیفاتیک، بیشترین 
که  ی نشان داد  ساختار ژن   ل ی و تحل   ه ی تجز   بوده است. های مورد بررسی  پروتئین 

)  AlCPK  شتر ی ب  از %   69/ 8ها  بیش  برخوردارن   (  اگزون  پروتئین هفت    د. 
AlCPK8    پالمیتوئیلاسیون موتیف  دو  و  میریستویلاسیون  موتیف  دو  دارای 

پروتئین  پالم   ون ی لاس ی ستو ی ر ی م  ف ی موت فاقد    CPK34.1  بود،  و    ون ی لاس ی توئ ی و 
موتیف    AlCPK5.1پروتئین   سه    ان ی ب باشد.  می   ون ی لاس ی توئ ی پالم دارای 

نشان داد که    ه رزند ی در پنج تنش غ   AtCPK  ی عضو خانواده ژن   34  ی ا سه ی مقا 
برخوردار    ی متفاوت  ان ی در سطوح مختلف کنترل و تنش از ب   ی خانواده ژن  ی اعضا 
ب   ی ل ی دل   تواند ی م که    بودند  تنش   ی اختصاص   -بافت   ان ی بر  البته    ی اختصاص   -و 
اجزای    ABF4ژن    باشد. خانواده    ن ی ا   ی اعضا  از  یکی  عنوان    رسان ام ی پ به 

ABA در تعاملا   ،  اعض -پروتئین   ت بررسی  خانواده  پروتئین    AlCPKای 
  AlCIPK  ی ها ژن   ان ی ب تواند در مطالعات  شناسایی گردید. نتایج این تحقیق می 

  ی سازکارها عملکردها و    یی شناسا   منظور   به   مختلف   ی ست ی رز ی غ   ی ها تحت تنش 
 . باشد   سودمند   تنش   به   پاسخ 
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Calcium-dependent protein kinase (CPK), as a member of 

Ser/Thr kinases superfamily, plays a vital role in 

responding and adapting to biotic and abiotic stresses. The 

halophyte plant, Aeluropus littoralis, has been considered 

an attractive model to improve genetic resources of crops 

and plant stress genomic research. In order to identify the 

A. littoralis CPK gene family, the whole genome 

sequences were used to analyze the phylogenetic 

relationships, exon/intron structure, protein motif/domain 

organization and the prediction of protein-protein 

interaction networks. Fourteen AlCPK genes were 

identified in A. littoralis that were homologous to nine 

Arabidopsis thaliana CPK genes. The protein domain 

analysis of AlCPK showed that all studied genes belong to 

the CPK family due to having several EF-hand (except for 

AlCPK29.2, which does not have an EF-hand domain) and 

Kinase domains. AlCPK29.2 protein had the lowest 

molecular weight and aliphatic index, the highest 

instability index and gravy among the studied proteins. 

Gene structure analysis showed that most of AlCPKs 

(69.8%) have more than seven exons. Besides, AlCPK8 

protein was predicted with two N-myristoylation and two 

palmitoylation motifs, while CPK34.1 protein lacked N-

myristoylation, and palmitoylation motif and AlCPK5.1 

protein had three palmitoylation motifs. Transcriptome 

analysis of 34 members of the AtCPK gene family in five 

abiotic stresses showed that AtCPK genes had diverse 

expression at different treatments, which could be 

evidence for AtCPK tissue/ stress-specific expression. The 

ABF4 gene was identified as one of the components of 

ABA signaling in AlCPK protein-protein interactions. The 

findings of this research can be used to classify the roles 

and pathways of the stress response by studying AlCIPK 

gene expression under different abiotic stresses. 

Keywords: Calcium sensors, CDPK, gene network, 

Genomic-wide analysis, kinases. 
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   آلوروپوس  اهیگ  در ( CPK)  م یکلس به  وابسته  ینازها یک نیپروتئ ی کی وانفورماتیب  مطالعه

 ( .Aeluropus littoralis L)  س ی تورالیل
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 مقدمه
در  ثانویه  رسان  امی پ  عنوان به (  Ca+2)  میکلس

رشد،   بوده  یاه یگ   يهاسلول  در  و  تکامل    نمو،   که 
به  دارد  ی ط یمح  يهاتنش   سازگاري   Bi et)   نقش 

al., 2021) پیام خارج .  افزامنجر    یهاي    شی به 
.  دنشوی م   توزولیآزاد در س یون کلسیم   غلظت   موقتی 

به   اتصال  با  کلسیم  یون  که  ترتیب  این  به 
کلس  شوندهمتصل   يهان یپروتئ   ا ی  1( CBP)  میبه 

شده  ها  پیام   ییرمزگشا  موجب،  2کلسیم يحسگرها 
نهایتا تغ  که  فرا  ی سلول  رات ییبه    ي ندهایدر 

ف  یی ایمیوشیب  Tian et)شود  ی مختم    یک یولوژیز یو 

al., 2020)  .  یون کلسیم در   پنج نوع حسگرتاکنون  
شده   هايگونه  شناسایی  گیاهی  شامل    مختلف  که 

پروتئ(CaM)ین  کالمادول   3ن یکالمادولشبه   نی ، 
(CML)  ،ن ی نوریکلسشبه   نی پروتئB  4(CBL)  ،

کلس  ناز یک  ن یپروتئ به    ن یدولا کالم  /میوابسته 
(CcaMK)  کلس  ناز یک  ن یپروتئ  و به   5م یوابسته 

(CDPK/CPK)   باشد  می(Schulz et al., 2013) .
مقا   CBLو  CaM،  CMLهاي  پروتئین   با   سهیدر 

،CPK مستق آبشارها  Ca +2پیام   ماًیها  به    ي را 
کهنمایی م   ل یتبد   ون یلاسی فسفور ام  ند،  ر  همین 
CPK  به مولکول ها با  را  ، یعنی  دوگانه  عملکردهایی 

کلسیم پاسخ   حسگرهاي  می دهنده  و  کند تبدیل 
(Harper et al., 2004)  بیشتر تحقیقات شناسایی  .

تعیین   هاي  تنش ها عمدتاً در  CPK  سازيمشخصه و 
سریع  پاسخ   غیرزیستی  با    رسانی پیام  ي هاو  مرتبط 

 که به نسبت، در حالی   گیاه صورت گرفته است.   ی منیا
خصوص در  کمتري  در  ها  CPKعملکرد    تحقیقات 

انجام    اه یرشد گ  ا یت  مد   ی طولان  ي سازگار  ي ندهایفرآ
 . (Schulz et al., 2013) گرفته است

 
1. Calcium binding proteins (CBP)  
2. Ca2+ sensors 

3. Calmodulin-like protein 

4. Calcineurin B-like protein 

5. Calcium-dependent protein kinase 

CPKد گها  جلبکعالی  اهانی ر  سبز،    ي ها، 
، اما در  استشناسایی شده    6ها ست یها و پروتستیاوما

  هاي نازیکه کی در حال   . د ندارندو قارچ ها وجو   واناتیح
با  مر گتنها    CPK7  (CRK)تبط  در    اهان یفقط 

م   .(Hrabak et al., 2003)د  نشوی مشاهده 
CRK  با  مشابه   ی نیساختار پروتئها هر چند به لحاظ 
CPKولی بوده  کالمادولین    ها  دامنه  دلیل    هدژنربه 

ندارد   وجود  آنها  در  کلسیم  یون  اتصال  امکان 
(Harper et al., 2004)  1. همانگونه که در شکل  

شده   داده  نشان  از  CPK)الف(  دامنه ها  ي چهار 
  نی ترئون  /ن یدامنه سر  که شامل دارندبرخور   يعملکرد

(،  V)  انتهاي آمینی  ری(، دامنه متغ Kیا    STKD)   نازیک
) (  AID)  8ي مهاردامنه خود  (  PSیا سوبستراي کاذب 

باشند  ( می CLDی )نی کالمادول  -ي شبهدامنه نهایتا  و  
(Schulz et al., 2013; Hamel et al., 2014). 

واقع    STKDدامنه   کاتالدر  اتصال    ي زوریدامنه 
ATP    درجه در اظت فح با  که  بوده  بالا  بسیار    شدگی 
خود   ت مجاور دارد   يمهاردامنه  داقرار  انتهاي  منه  . 
و    ونیلاسی ستویریم  هاي جایگاه شامل    آمینی 

سلول و    در  یابیمکان   ي است که برا  ونی لاسیتوئی پالم
مولکول   ,.Bi et al)  بودهمهم    ار یبس  یعملکرد 

را در    یوالت  9یی گراوا  ن یبالاتر که    ضمن این  (2021
م   CPK  يهادامنه   نیب  Ahmed et)  دهند ی نشان 

al., 2020)  .AID  سوبستراي    ی توال  کی   يحاوها
مهار   ا یفعال هاي تیبا سا کاذب بوده که جهت تعامل 

  ن ی کالمادول. دامنه شبهنمایندي عمل می نازیک  تیفعال
چهار    ک یشامل   اتصال    يبرا  EF-hand  موتیف تا 

منحصر    ي های ژگ ی و  نی ا  ل یبه دل  باشد.یون کلسیم می 
و نقش    کلسیم حساس بودهبه یون  ها  CPKبه فرد،  

  نگ یگنالیس  ریدست مسن یی پا  ياجزا  میدر تنظ  یمهم
 Wernimont et al., 2011; Zhang)  دارند  میکلس

 
6. Oomycetes and protists 

7. CDPK-related kinase (CRK) 

8. Auto-inhibitory domain 

9. Convergent 



 3 ...   میوابسته به کلس ينازهایک نیپروتئ  یکیوانفورماتیمطالعه بعرب و همکاران:  

 

 

et al., 2020)  ي و  سازفعال   )ب( نحوه   1. در شکل
پروتئین   اتصال  نشان داده شده است.    CPKکارکرد 

  ر ییث تغ)حلقه( باع  EF-handموتیف  به    میکلسیون  
  چ یآن مارپ  واسطهبه، که  وتئین شدهفضایی پر  ساختار 

مارپیآبقسمت  )  1 و  بیسرخابقسمت  )  2  چی (  ا  ( 
به   خاصی  پیچش  شبهتشکیل    کالمادولین -دامنه 

می  اشوندمتصل  دور    چرخش   ن ی.  شبهبه  -دامنه 
افزا  ی نیدولاکالم دا  ی دسترس   تی قابل   شی باعث    منهبه 
آمینی   ریمتغ همچن  انتهاي  )  اهجایگ  ن ی و  بخش  فعال 

در   م اهیسبخش  )  ي نازیک  دامنه قرمز(  به  شود  ی (  که 
  سوبسترا   يهان یپروتئ ونی لاسیفسفور   نوبه خود امکان

می را   )فراهم  زردکند   ,.P  )(Schulz et al،  ستاره 

در    فرديمنحصربه   عیتوز  CPK يهان ی پروتئ.  (2013
اندامکبافت و  م  ي هاها  نشان  با  ی مختلف  که  دهند 

 Gao)  د کاملاً متفاوت آنها مطابقت دار  ي عملکردها

et al., 2018) گزارش خصوص  .  در  متعددي  هاي 
شوري ارائه  به تنش    اه یپاسخ گ   ها در CPKها  کارکرد 

خانواده   پاسخ  بررسی  در  مثال  عنوان  به  است.  شده 
پنبه    CPKژنی   گیاه  در  شوري  تنش  تحت 

(Gossypium hirsutum)  ،19  زود به  پاسخ  -ژن 
  شناسایی   ی سیدر سطح رونو  ی و تیمار اتیلن تنش نمک

نشان  که  بهپوشانهم ده  دهن شدند  پاسخ    تنش   ی 
این    . بود   لن یات  تیمار و    ي شور عملکردي  بررسی  در 
ژن ژن  این  نقش  نیز،  ژن  خاموشی  روش  به  در  ها  ها 

با کاهش تحمل گیاه مورد    شوري تنش  تحمل به  برابر  
  ژن   ان ی ب ش ی ب   . ( Gao et al., 2018) گرفت  قرار  تایید  

OsCPK7    مقاومت در برابر    ش ی ، افزا خت ی برنج ترار در
  ی برخ  بیان   ي القا را سبب شده ضمن اینکه  تنش شوري 

نظیر به    پاسخگو   ي ها از ژن  پی  را    rab16A  تنش  در 
   . ( Saijo et al., 2000) داشت  

امروز، به  کمک    تا  ت   ه یتجز به  گسترده   ل یحل و 
 Hrabak et) آرابیدوپسیس  در    CPKژن    34  ،ژنوم 

al., 2003)  ،31    برنج در   ,.Asano et al) ژن 

در    30  ،( 2005  Brachypodiumژن 

distachyon   (Wen et al., 2020 )  20   در ژن 
توت   11،  (Li et al., 2008) گندم   در  فرنگی ژن 

 (Crizel et al., 2020 )  ،24    ژن در یونجه (Zhao 

et al., 2021)    در سویا    ژن  17و (Wang et al., 

تعیین   (2019 به  توجه  با  است.  توالی شناسایی شده 
WGS    گیاه این Aeluropus littoralisژنوم   ،

لپه با تک  هالوفیتمدل  گیاه هالوفیت به عنوان یک  
کوچک   ژنوم  ژنتیکی بهبو  يبرا اندازه  منابع  د 

زراع تحق   یمحصولات   يعملکرد  یکس ژنوم   قات یو 
 Fatemi) مورد توجه قرار گرفته است   یعلف گیاهان  

et al., 2019; Hashemi et al., 2020b) . 
ل  بوده   ان یگندم   تیرهاز    ی اهی گ   س یتورال ی آلوروپوس 

و  محیطی  شرایط سخت  به  بالایی  سازگاري  از  که 
تنش تنش  خصوصا  غیرزنده  برخوردار   ي شور  هاي 

ا ( Hashemi et al., 2020c) است    اه،یگ   نی. 
پتانسیل به   ،ي شورتنش  به    تحملبر  علاوه  دلیل 

اپی  و  بالایی  ژنتیکی  سازگاري  از  تنش به  ژنتیکی 
 Hashemi)برخوردار است   زی ن و سرما  گرما    ی،خشک

et al., 2012; Hashemi et al., 2014)  .
 کی عنوان  به   تواندی م  سیتورال ی ل   پوس آلورو  نی بنابرا

ژنت  شناسا   ی غن  ی کیمنبع   دیجد  ي هان ژ   ییجهت 
شور به  تحمل  با  برا   یخشک  ،ي مرتبط  گرما   يو 

گ  شود  یزراع  اهانی اصلاح  گرفته  نظر   در 
 (Hashemi et al., 2018; Hashemi et al., 

2020d) .   در این تحقیق به منظور شناسایی خانواده
بررسی    CPKژنی   ساختارو  این عملکرد  -رابطه 

لیتورالیس،  ها  ژن  آلوروپوس  گیاه  از   یجامع   زی آنالدر 
ها و ی، شناسایی موتیف اختار ژن ژنوم، س  یده سازمان 

پروتئینیدمین  مختلف  گرفت.   هاي  قرار  مدنظر 
تنش  AtCPK  انی ب   ل یپروفا   بررسی  م در  ختل هاي 

سر  در شوري،  خشکی  و  اکسیداتیو  تنش  گرما،  ما، 
پروتئین تعاملات  ژنی  شبکه  مطالعه  پروتئین -کنار 

ژن  حاضر   AtCPKهاي  در  تحقیق  اهداف  دیگر  از 
 باشد.می 
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  ده ی گرد   م ی ترس   نه ی م آ   د ی اس   523متشکل از    AtCPK28  ن ی ( ساختار دامنه پروتئ الف   .آن   ي ساز فعال   نحوه و  CPK ژن    ماجولار . ساختار  1شکل  

،   EF؛ ی ن ی کالمادول -، دامنه شبه CLD؛  کاذب   ي ، بخش سوبسترا  PS؛ ي ناز ی ، دامنه ک  K؛ ی ن ی آم   ي انتها   ر ی دامنه متغ   ، V  ي ها که شامل بخش 
  ي ها گاه ی جا است.    م ی اتصال کلس   ي ها حلقه دهنده  نشان   ز ی ن   EF hand  ي ها ف ی موت درون    د ی سف   له ی چهار م   EF hand.  ي ها ف ی موت 

  ده ی کش   ر ی به تصو (S)   ن ی سر   ي ها نه ی آم د ی و اس    in vivo  (P)  ون ی لاس ی اتوفسفر   ي ها گاه ی جا   ، (Myr-Palm)  ون ی تولاس ی و پالم   ن و ی ستولاس ی مر 
 . ( Schulz et al., 2013  از   برگرفته .  CPK  ي ساز شده است. ب( مدل فعال 

 

 ها روش   و مواد
  آلوروپوس  CPK  یژن   خانواده  یاعضا  ییشناسا

   سی تورالیل

  اه یگدر    CPKهمولوگ    ي هايهاژن   یی شناسا   يبرا
  ي های توال  ابتدا  ،(AlCPK)  سی تورالیل  آلوروپوس

  س،یدوپسیبرنج و آراب  AtCPKو    OsCPK  ین یپروتئ
پا   بیترتبه تخصصیهاگاه یاز  و  هاي  داده   ي  برنج 

 RGAPیعنی    س یدوپس یآراب

(http://rice.plantbiology.msu.edu/)  TAIR  
در    شد.   اخذ  (/https://www.arabidopsis.org)  و

  ، Query  عنوان به  ی توال   ن ی ا  از استفاده    با ادامه  
  ژنوم  ی توال  در  tBLASTn  Localبا ابزار    يجستجو

 ,.Hashemi et al)  س ی تورالیل  آلوروپوس   اهیگ

2020b)  افزار  نرم  باBioEdit   (Hall et al., 

گرفت.    صورت  1E-10  از  کمتر  E-value  با  (2011
در از  توال   افتی پس  توال  ها ی تمام  حذف    ي های و 

در    یژن  خانواده  نی ا   يهان یمد  های توال   ،يتکرار
 Pfam  ،InterProScan،  Scan  يهاگاه یپا

Prosite،  Prosite  و  SMART  شد   یبررس  
(Sigrist et al., 2012; Jones et al., 2014; 

Letunic et al., 2018; El-Gebali et al., 

2019) . 
 

 هان یپروتئ ییا یمی کوشیز یف اتیخصوص شی پا

از    با سا   ProtParam  ابزاراستفاده    Expasy  تیدر 
  مانند   CPK  ي هانی پروتئ  ییایمی کوشیز یف  خواص

  ک یزوالکتر ی ا  نقطه  و  ی کولمول  وزن  نه،یدآمیاس  تعداد 
(https://web.expasy.org/protparam/ )

جایگاه  .  (Gasteiger et al., 2005)  شد  محاسبه
پروتئین  برنامه  سلولی  از  استفاده  با  ها 
WoLFPSORT  (https://wolfpsort.hgc.jp/ )

   .(Horton et al., 2007)شد  بینیپیش 
 

 نترون یا-اگزون ساختار و هاف یموت یی شناسا

موتیف  و    palmitoylation  هاي شناسایی 
myristoylaton  استفاده آنلاین  برنامهاز    با  هاي 

 الف 

 ب 
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PlantsP    وCSS-Palm 3.0  
(www.mendel.imp.ac.at/myristate)    صورت

موت   MEMEبرنامه    در   شدهحفاظت   يهاف یگرفت. 
(http://meme-suite.org/tools/meme/  با  )
بدون    هاف یموت  انتخاب  شامل)  فرضش یپ  يرامترهاپا

شناسا  تکرار،  دفعات  به    ف، یموت  10حداکثر    ییتوجه 
E-value  از ب  ن یکمترو    0001/0  کمتر    ن ی شتریو 
موت (  نهیدآمیاس  50و    24  بیترتبه   هاف یطول 

ردیفی  هم .  (Bailey et al., 2009)شد    یی شناسا
پروتئینی  توالی  نرم   AlCPKهاي  از  استفاده  افزار با 

ClustalW  ف درخت  و  بر  آن   کیلوژنتیانجام  ها 
هم اتصال  روش    MEGA  6.0در    ه یساـاساس 

اد(Tamura et al., 2013)  د ش  میترس در  با .    امه 
  ساختار   ژنی آلوروپوس،و    CDS  هايتوالی   از  استفاده
از   CPK  هايژن   اینترون-اگزون  استفاده  برنامه    با 

GSDS  (http://gsds.cbi.pku.edu.cn/  ترسیم  )
 گردید.  

 
   AtCPK یهاژن  انیب  زیآنال

  ی انیتوجه به محدود بودن مطالعات ب با  قیتحق نی در ا
هاي اورتولوگ  بیان ژن   س،یلتورا یل  در گیاه آلوروپوس

CPK    آرابیدوپسیس مدل  گیاه    ي هاتنش   در در 
بدین  ست یرزیغ  مختلف گرفت.  قرار  بررسی  مورد  ی 
ژن  ی انیب  ل ی پروفامنظور   با     AtCPK  یخانواده 

داده  از    کس یماتریاف  پیچ  ه یزآرایر   يهااستفاده 
ATH1  (ATLAS Niolabs GmbH, Berlin, 

Germany  )پروژه    ارائه در    ی ان یب  اطلسشده 
AtGenExpress  گرفت   قرار  ی بررس  مورد  

(Schmid et al., 2005)  . ي هاتنش   یان یب  يهاداده  
  ی (، تنش خشک ME00325سرما )   تنش   ر ی مختلف نظ 

 (ME00338  ،) تنش  UV-B    (ME00329  تنش  ،)
(  ME00340)  ویداتیاکس   تنش  (، ME00328)   ي شور 

گرمائ  تنش  در   پس (  ME00339)  یو  از    افتیاز 
TAIR  (http://www.arabidopsis.org )  تیسا

،  GeneSpring  (Agilentافزار  نرم   در
http://www.agilent.com  )کد  .  دندیگرد  یبررس

داده  پرانتز، کد دسترسی  در داخل  هاي هر  ارائه شده 
اطلاعاتی   پایگاه  در    ی بررس باشد.  می  TAIRتنش 

شامل  تنش در    AtCPK  يهاژن   انیب مختلف  هاي 
(، C for 3 h° 38سرما )(، mM NaCl 150شوري )

 38(، گرما ) Methyl viologen  10 uMاکسیداتیو ) 

°C for 3 h  اه ی وزن تر گ   درصد   10( و خشکی )کاهش  )
  24  و   قه ی دق   30دو زمان    در   و   شه ی در دو بافت برگ و ر 

 Kilian et)  است  بوده  تنش   اعمال  از  پسساعت  

al., 2007)  . روزه و    18  يهااهچه ی تنش در گ  اعمال
 µmol 60در دو تکرار بیولوژیکی و در شرایط نوري

1-sec 2-photons m  .ها  ژن   انیب  راتییتغ  بود 
تنش    در  (  FC)  کنترل  سطحبه    نسبتهر 

در    Log2 FC  جی نتا  ارائه و    ده یگرد  محاسبه
Heatmap  از    با  heatmapper  افزارنرم استفاده 

(http://www.heatmapper.ca/expression )
شناسا   به  .گرفت  صورت مستق  ییمنظور    م یتعاملات 

همچنیکیزی)ف و  (  ي)عملکرد  میرمستقیغ  ن ی( 
  از   استفاده  با   یشبکه ژن  ز یآنال  ، AlCPK  ي هان یپروتئ

STRING   (https://string-db.org/  )پایگاه
 . گرفت صورت 
 

 بحث  و  جی نتا
 اهیگ  در  CPK  یژن  خانواده  یاعضا  ییشناسا

 س یتورالیل آلوروپوس

شد و   استفاده ،tBLASTnدر این مطالعه از الگوریتم 
پروتئینی توالی  و    CPKخانواده    هاي  آرابیدوپسیس 

در  شناسایی    ژنوم   برنج،  براي  لیتورالیس  آلوروپوس 
ژنی   خانواده  شد.  CPKاعضاي  بررس   جستجو    ی با 

عنوان  به   کاندید  ژن  16  ها،ی توال  نی ا  يهمولوژ
گ  CPKخانواده    ي اعضا شناسا  اه یدر    یی آلوروپوس 

و   EF-hand  يدامنه  وجود   از  نانیاطم  ي برا.  شد
Kinase،  طر   شدهیی سا شنا  يهای توال   ق یاز 



 (1-19)  1400 بهار، ومسو سی   یاپی، پسوم، شماره  دهمسال  ، یزراع اهانیگ فناوريست یز یمجله علم 6

 

  InterProScan،Scan Prosite  ،  Pfam  يهاگاه یپا
عدم    ل ی به دل  ی ژن  ی توال   دو   شد   ی بررس  SMARTو  

دامنه  نهایتکه  شدند    حذف  ينازیک  يوجود    14  در 
به  اعضاژن،  گ   CPKخانواده    ي عنوان    اه یدر 

تا مورد  در   دیی آلوروپوس  که  گرفت    گ یکانت  14  قرار 
با توجه   CPK يهاژن  يگذارنام . داشتند   قرار مختلف

  ي هاژن   با  آنها   یتوال و مشابهت    کیلوژنتیبه روابط ف
 Hashemi)  گرفتصورت    سی دوپسیآراب  اورتولوگ

et al., 2019)شوندیصورت که ابتدا پ  نی. بد  Al   به  
هر ژن    شماره ادامه    در  و   دی گرد  اضافه ژن    هر  يابتدا

  س یدوپسیرابآ  در  آن  همولوگ   ژن  شماره  يمبنا  بر
صورت   در  شد.  ژن    ک یاز    شی ب  وجودانتخاب 

  س، ی دوپسیآراب  هومولوگ  ژن  هر   يبرا  لوروپوسآ
  1ی همسان  زان ی مبر اساس    ژن   هر ورژن    ي گذارشماره 

آرابرتولوگ او  به  ها ژن از    ب یبه ترت  سی دوپسیشان در 
  با   AtCPK1  ژن  به  AlCDPK1  ژن.  شد  انجام  کی

  ی همسان  درجه   با   AT5G04870.1 یدسترس  کد
  با   AtCPK3  ژن  به   AlCPK3ژن   درصد،   58/69
ی  همسان درجه    با AT4G23650.1 یدسترس   کد
به    AlCPK5.2و    AlCPK5.1هاي  ژن   و   04/80

به   AT4G35310.1با کد دسترسی    AtCPK5ژن  
همسانی درصد  با    يهاژن ،  24/88و    70/ 36 ترتیب 

AlCPK7.1    وAlCPK7.2    به ژنAtCPK7    با کد
بب   AT5G12480.1  ی دسترس ترتیب  دره    صد ا 
ژن   AlCPK8 ژن ،  84/57و    73/ 73ی همسان به 

AtCPK8  دسترس کد  با   AT5G55990.1  ی با 
  AlCPK13.1  هايژن تشابه،   درصد  66/ 42 ی همسان

  ی کد دسترس  با   AtCPK13ژن    به،  AlCPK13.2 و
AT3G51850.1  بب ترتیب  ی  همسان   صددرا  ه 

ژن    AlCPK21ژن    ،64/ 08  و  41/79 به 
AtCPK21  دسترس کد  با   AT4G04720.1  ی با 

  AlCPK29.1 يهاژن تشابه، درصد   70/75ی  همسان

 
1. Identity 

  ی با کد دسترس   AtCPK29به ژن    AlCPK29.2و  
AT1G76040.2  ترتب همسان   بیه  درصد    ی با 

و    AlCPK34.1  ي هاژن ،  54/ 55  و   24/70
AlCPK34.2    ژن دسترس   AtCPK34به  کد    ی با 

AT5G19360.1  ترت همسان   بیبه  درصد    ی با 
  ق یتحق  ن یا  در داشت.    شباهت   41/76  و  00/75

داشتن    توجه  با AlCPK5 يهاژن   ي نامگذار به 
ها در  ژن   ن یا  گاه یجا   بر اساس   مشابه،   ی همسان  درصد

ف  Dezhsetan et)  گرفت  صورت  یک یلوژنتیدرخت 

al., 2018).     

 
  شده حفاظت   یهافیموت   و  هان یدم   لیتحل  و  هیتجز

   AlCPK یهانیپروتئ

ژنی  بررس خانواده  اعضاي    ي هاگاه یپا  در   AlCPKی 
ژن   نی دم  یاختصاص  همه  که  داد  مورد  نشان  هاي 

( دارا AlCPK29.2جز  بهبررسی  به  توجه  با  بودن    ( 
دمین   ژنی    Kinaseو    EF-handچند  خانواده  به 

CPK    گاه ی پا دو    در  هاژنتمام    (. 1تعلق دارند )جدول  
Pfam    وInterProScan  نی دم  يدارا  EF-hand    و

Kinase  یدسترس  هشماربه  بیترتبه  PF00069  ،
PF13499   و  IPR000719  ،IPR011009   بودند  .

  ، Pfam  افزارنرم   در    AlCPK29.2نیپروتئ  يبرا
ونشد  ارائه  EF-hand  موتیفاز    یک یشمات  ينما  ه 

ژن  و    AlCPK7.2و    AlCPK7.1هاي  پروتئین 
AlCPK34.1    کامل موتیف   EF-handفاقد 

تمام  نشان داد    SMART  تیدر سا   ی بررس باشند.  می
-S  ن ی دم   ک ی و    EF-hand  ف ی موت   چهار   ي دارا   ها، ژن 

TKc   جز به   باشند، ی م  AlCPK7.2   دارا دو    ي که 
دم   AlCPK29.2  ه، بود   EF-hand  ف ی موت    ن ی فاقد 

EF-hand    وAlCPK34.1   موت   ي دارا -EF  ف ی سه 

hand   دسترس باشد ی م شماره  و    EF-hand  ف ی موت   ی . 
Kinase   پا   یی شناسا در    به   ScanProsite  گاه ی شده 

نتا   PS50222و    PS50011به    ب ی ترت  و    ج ی بوده 
 بود.  SMARTو  Pfam  ج ی مشاهده شده مشابه نتا 
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 .سیتورالیآلوروپوس ل اهیدر گ CPK یشده در خانواده ژنییاشناس يهانیدم ساختار. 1 جدول
 کد دسترسی 

Accession no.  اسم ژن 

Gene name 

 شماره کانتیگ 
Contig no. 

 AtCPKهاي  همولوژي با ژن 

Homology to AtCPK 

 سازماندهی دمین 
Domain organization 

A. littoralis A. thaliana 
 همسانی 

Ident. 

 همپوشانی 

Coverage 

 مجموع امتیاز 

Total score 

Scan Prosite 

PS50011/PS50222 

Pfam 
PF00069/PF13499 

SMART 

SM00220/SM00054 

Alg9468 AT4G23650.1 AlCPK3 contig_4475 80.04% 89% 806    

Alg12809 AT5G19360.1 AlCPK34.2 contig_67700 76.41% 99% 523    
Alg10689 AT3G51850.1 AlCPK13.2 contig_521 64.08% 97% 536    
Alg12703 AT5G19450.1 AlCPK8 contig_66767 66.42% 99% 761    
Alg11866 AT1G76040.2 AlCPK29.2 contig_60242 54.55% 50% 254    
Alg3815 AT4G35310.1 AlCPK5.2 contig_1816 88.24% 99% 753    

Alg3616 AT5G12480.1 AlCPK7.2 contig_17496 57.84% 90% 635    
Alg4314 AT4G35310.1 AlCPK5.1 contig_20247 70.36% 97% 782    
Alg2369 AT1G76040.2 AlCPK29.1 contig_1409 70.24% 84% 704    
Alg6178 AT4G04720.1 AlCPK21 contig_2849 75.70% 92% 799    
Alg13599 AT5G19360.1 AlCPK34.1 contig_74295 75.00% 99% 702    
Alg5648 AT5G12480.1 AlCPK7.1 contig_25934 73.73% 99% 814    
Alg13606 AT3G51850.1 AlCPK13.1 contig_74324 79.41% 98% 887    
Alg3533 AT5G04870.1 AlCPK1 contig_1722 69.58% 98% 837    

 
 در  هان یپروتئ  ییایم یکوش ی زیف  یهایژگیو  شی پا

 آلوروپوس  اهیگ

  دتوانی م   هان یپروتئ  ییا یمیشکویزیف  يهای ژگ یو  شی پا
  و  ی مولکول  کارکرد  ،ی ک یولوژیب  ي ندهایفرا   نییتع   در

ارز باشد   رگذاری تأثسلول    در  هاآن   1یابی مکان    ی ابی. 
در    ییایمی کوشیزیف   يهای ژگیو  کویلیسن یا

مولکول  يآشکارساز  به  CPK  ي هان یپروتئ   ی وزن 
محدود  ریمتغ   لودالتون، یک  60/ 731  ی ال  004/45  ۀدر 

ا    ۀمحدود   ها CPK  همه  يدیاس  کیزوالکترینقطه 
ناپا  ،AlCPK7.2)  جزبه) تا    5/ 13  يداری شاخص 

آل  57/7 شاخص  و    17/91تا    17/75  کی فاتی درصد 
شد جدول  همان   .منجر  در  که    شود ی م   دهید  2طور 

مولکول   نی شتر یب  AlCPK7.2  ن یپروتئ را    یوزن 
حال   هداشت الکتر  نیتری منف  کهی در  به    یک یبار 

AlCPK3  بداشت  اص اختص   ن ی کمتر  و   ن یشتری. 
آل پروتئ  ب یترتبه  ک یفاتی شاخص  دو    ن یبه 

AlCPK5.2    وAlCPK29.2  ن یکمتر   و  ن یشتریب  و  
ناپا پروتئ  بی ترت  به  يداری شاخص    ي هان یبه 

AlCPK29.2    وAlCPK34.1  داشتعلق  ت  .
نسب  ک یفاتی آل  شاخص در    ک یفاتی لآ  رهی زنج  ی حجم 

  ن ی زولوسی او    ن ی لوس  ن، یوال  ن،یآلان  ي دهایاس  نو یآم

 
1. Localization 

مثبت  ن یپروتئ اثر  که  افزا  ی است  مقاومت    ش ی بر 
 ,.Jalili et al)دارد    يکرو  يها  نی پروتئ  یحرارت

از    نی ا  يهان ی پروتئ  طول .  (2019   406خانواده 
ال AlCPK13.2)  نهیدآمیاس   نه یدآمیاس  593  ی( 
(AlCPK1ا نقطه  دامنه  و    ن یا  ک یزوالکتری( 

  در   7/ 57تا    AlCPK5.2  در   13/5از    ها ن یتئپرو
AlCPK7.2  ر ی طور که اشاره شد غهمان   . هبود  ر یمتغ  

نقطه    يداراها  پروتئین همه    ،AlCPK7.2  نی از پروتئ
نتا باشندی م   يدیاس  کیزوالکتر یا در    جی.  مشابه 

س  (Wang et al., 2016)  یفرنگگوجه     ینیزمب یو 
(Bi et al., 2021)  بودن نقطه    ي دیاز اس  یحاک   ز ین
شاCPKاکثر    کیزوالکتر یا است.  بوده  ذکر    ان ی ها 

پ   اه یگ  StCPK6و    StCPK5  ي هان یروتئاست 
موت  ی نیزمبیس تعداد  از    ي کمتر  hand-EF  ف یکه 

بودند   ا  يدارانیز  برخوردار    یی ای قل  کیزوالکترینقطه 
به   بودند.  پروتئین  لازم  تحقیق،  این  در  است  ذکر 

AlCPK29.2  مو وزن  کمترین  و  داراي  لکولی 
بیشترین آلیفاتیک،  و    شاخص  ناپایداري  شاخص 

GRAVY   هاي  )شاخص هیدروپاتی( در بین پروتئین
پروتئین  همه  است.  بوده  بررسی  شناسایی  مورد  هاي 

شاخص   داراي  که    GRAVYشده  بودند  منفی 
پروتئین  این  بودن  آبدوست  باشد  نشاندهنده  می  ها 

(Rezaee et al., 2020)پروتئین   AlCPKهاي  . 
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فیزیکوشیمیایی   خصوصیات  در  بالایی  تنوع  داراي 
می  نشان  که  بودند  بررسی  پروتئین مورد  این  ها  دهد 

م هستند  در  درگیر  سلولی  مختلف  سیرهاي 
(Ahmadizadeh et al., 2020) . 

 
  و   ونی لاسیستو یریم   ترجمه  از  پس   راتییتغ

 ونی لاسیتوئی پالم

پس از    ند ی دو فرآ   2ون ی لاس ی توئ ی و پالم   1ون ی لاس ی ستو ی ر ی م 
در    بوده ترجمه     جز به )   م ی کلس   ی ن ی پروتئ   ي حسگرها که 

  یابی مکان   و   ت ی هدا   منظور   به (  ن ی کالمادول  ي ها ن ی پروتئ 
 Mohanta et)   رد ی گ ی م   صورت   سلول   در   ها ن ی پروتئ 

al., 2017 .)   در    ی ات ی ح   ی نقش   ون ی لاس ی ستو ی ر ی م
پ   یی شناسا  انتقال  و  به تنش مح   ام ی غشا  در    ی ط ی پاسخ 

ا   اهان ی گ  ضمن    ي دار ی پا   بر تواند  ی م   نکه ی داشته، 
آنها در تعامل با    یی توانا   ن ی ها و همچن ن ی پروتئ   ي ساختار 

  گذارد   اثر ها  ن ی پروتئ   ر ی سا   ز ی بگر آ   ي ها ن ی دم   ا ی غشاها  
 (Podell et al., 2004 ) .   ی ن ی پروتئ   ی توال   ی بررس   با  

CPK ،   ون ی لاس ی توئ ی و پالم   ون ی لاس ی ستو ی ر ی م   ي ها ف ی موت  
)جدول    ند شد   یی شناسا   ی خانواده ژن   ي از اعضا   ی برخ   در 
همه    ون ی لاس ی ستو ی ر ی م   ف ی موت .  ( 2   ي ها CPKدر 

  AlCPK13.2و    AlCPK34.2  جز به ،  آلوروپوس 
آلوروپوس،    ي ها CPKدر همه    ون ی لاس ی توئ ی پالم   ف ی موت 
  . شد   مشاهده   AlCPK5.2و    AlCPK29.2  جز به 

داراي دو موتیف میریستویلاسیون    AlCPK8  پروتئین 
بوده،   پالمیتوئیلاسیون  موتیف  دو    ژن   که ی حال   در و 

CPK34.1 ،    و    ون ی لاس ی ستو ی ر ی م  ف ی موت فاقد
  ي دارا   AlCPK5.1  پروتئین   . باشد ی م   ون ی لاس ی توئ ی پالم 

موت  موت   ون ی لاس ی توئ ی پالم   ف ی سه  دو  که  آن    ف ی بوده 
) مشا   ی توال   ي دارا   -SSSSSSSCCSGKSGSبه 

SSSSSSCCSGKSGST م ها  بررسی   . باشند ی ( 
می  نیز  گوجه   CPK  ژن   14  دهد نشان    ي دارا فرنگی 

آمینی   ون ی لاس ی ستو ی ر ی م   موتیف  ارتباط    ي برا   انتهاي 

 
1. N-myristoylation 

2. Palmitolyation 

که    یی غشا  چند  هر  در  ها  موتیف   این حضور  بودند 
SlCPK   با آنها رگروه ی ز   مرتبط  فیلوژنتیکی    بود   هاي 

 (Wang et al., 2016 ) .   ب   CmCPK  18  ن ی از 
خربزه   شناسایی  در  داراي    CmCPK  هفت ،  نیز   شده 
  موتیف   ي حاو   ژن   16و    ون ی لاس ی ستو ی ر ی م موتیف  

فاقد هر    CmCPKدو  که بودند در حالی   ون ی لاس ی تو ی پالم 
جایگاه   پالم   ون ی لاس ی ستو ی ر ی م دو    ند بود   ون ی لاس ی تو ی و 

 (Kong et al., 2013; Zhang et al., 2017b )  . 
 

 یهان یپروتئ  شدهحفاظت  ی هاف یموت  یی شناسا
AlCPK  

تعحفاظت   ي هاف یموت  ییشناسا  يبرا و    ن ییشده 
دم  ها ف یموت  ن ی ا  تیموقع و    EF-hand  ي هانی در 

Kinaseي هان ی ، پروتئ  CPK    آلوروپوس با استفاده از
آنال  MEMEافزار  نرم تجز  زی مورد  گرفتند.  و    هیقرار 
پارامتره  MEME  ل یتحل به  توجه  فرض    ش یپ  يابا 
داد که  نرم نشان  داراCaCPKافزار    ف یموت  10  ي ها 

)شکل  حفاظت  بوده  که  -2شده    صورت به الف( 
Motif-1  تاMotif-10  اند. شده  ينامگذار 

شکل   موت  -2در  پراکنش  نحوه    ي هاف یب 
نشان داده    AlCPKمختلف    يهان یمختلف در پروتئ

موت همه  است.  در    ي هاف یشده  شده،  حفاظت 
و    AlCPK3و    AlCPK1  يهان یپروتئ

AlCPK5.1    وAlCPK13.1    وAlCPK21    و
AlCPK29.1  م   ن ی پروتئ  . باشندیموجود 
AlCPK7.1    وAlCPK8   موت   ، چهار  فیفاقد 

موت  AlCPK5.2  نیپروتئ   شش،   ف یفاقد 
AlCPK34.2   پروتئباشندی منه    فی موت  فاقد   ن ی. 
AlCPK34.1  موت پ   يها ف یفاقد  ده،  و    ن یروتئنه 
AlCPK7.2  ن ی هفت و ده و پروتئ  يهاف یفاقد موت  

AlCPK13.2  موت   نه و    هشت  شش،  يهاف ی فاقد 
  ف یچهار موت   ي دارا  AlCPK29.2  ن ی. پروتئباشندیم
دو و سه    ک، ی  فی. سه موتباشدی دو، سه و نه م   ک،ی

   . دارد وجود  هاCPKدر همه 
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 AlCPK يهانیپروتئ یی ایمیکوشیزیفخصوصیات  .2 جدول
 

 نام ژن 
Gene 
Name 

  طول 
 ن ی پروتئ 

Protein 

length  
(aa) 

  تعداد 
 اگزون 

Exon 
number 

  تعداد 
 نترون ی ا 

Intron 
number 

 ی مولکول   وزن 
Molecular 

weight 

(kDa) 

  نقطه 
 ک ی زوالکتر ی ا 

Isoelectric 
point 

  شاخص 
 ي دار ی ناپا 

Instability 

ndex 

  شاخص 
 ک ی ات یف آل 

Aliphatic 

index 

GRAVY N-Myristoylation: 

MGXXXS/T Palmitoylation 

AlCPK3 518 8 7 58.693 6.21 49.11 77.41 -0.564 2  MGGRASRHR 94  ATGRRYACKSIAARK 

AlCPK34.2 429 9 8 48.234 5.27 33.59 83.68 -0.409 ––––––– 6  MEDVKCTYTIGKE 
54  KEDIEDLCAGGELFD 

AlCPK13.2 406 6 5 45.323 5.18 38.54 86.48 -0.327 ––––––– 402  SSLSRKLCKETS 

AlCPK8 512 8 7 57.47 6.49 40.39 77.54 -0.492 2  MGNCCGTPA 
6  MGNCCGTPATQGG 

4  MGNCCGTPATQ 
5  MGNCCGTPATQG 

AlCPK29.2 414 3 2 45.004 5.58 59.15 75.17 -0.157 6  MARLAGHPNVVDL ––––––– 
AlCPK5.2 412 7 6 46.169 5.13 36.57 91.17 -0.218 6  MHHLSGHRNVVAI ––––––– 

AlCPK7.2 539 8 7 60.731 7.57 37.99 84.30 -0.42 2  MGGCYSVIA 
3  MGGCYSVIAV 4  MGGCYSVIAVT 

AlCPK5.1 524 3 2 57.538 5.41 40.66 85.65 -0.197 2  MGNSCRGDY 
5  MGNSCRGDYYDY 
26 SSSSSSSCCSGKSGS 
27 SSSSSSCCSGKSGST 

AlCPK29.1 538 8 7 60.336 6.47 48.41 76.88 -0.451 2  MGNCCTKTY 4  MGNCCTKTYEI 
5  MGNCCTKTYEIP 

AlCPK21 533 8 7 59.797 5.90 41.92 75.59 -0.447 2  MGQCCSRST 4  MGQCCSRSTAP 
5  MGQCCSRSTAPD 

AlCPK34.1 413 7 6 46.441 5.74 29.76 85.98 -0.400 ––––––– –––––––– 

AlCPK7.1 522 8 7 58.570 5.94 36.80 82.57 -0.446 2  MGNCCVTPS 4 MGNCCVTPSGA 
5  MGNCCVTPSGAD 

AlCPK13.1 554 7 6 61.584 6.32 41.53 82.73 -0.447 2  MGNCCRSPA 4 MGNCCRSPAAA 
5  MGNCCRSPAAAA 

AlCPK1 593 7 6 65.353 5.57 42.77 83.52 -0.317 2   MGNTCVGPS 5  MGNTCVGPSITK 

 

 
.  MEME  ترسیم شده در برنامه AlCPK هايینپروتئ. )الف( موتیف لوگو توالی CPKینی هاي پروتئیتوالموتیف در . آنالیز  2شکل 

 هاي شناسایی شده در توالی پروتئینی. پراکنش موتیفباشد. )ب( ی مربوطه م موتیفآن در  یفراوان یانگرب یدآمینه،هر اس اندازه
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  ی مکان  عیتوز  دهد ی م   نشان  جی نتا  یبررس
  یکسان   با یتقر   آلوروپوس،   يهان ی پروتئ  در   ها، ف یموت
وجود  بود محفاظت   يهاف ی موت.  در    ي اعضا  ان یشده 

ژن  کی و    کارکرد  خصوص   در   ي شواهد  ، یخانواده 
  ر ی و مس  ی ها به لحاظ عملکرد مولکول ژن   ن یعملکرد ا

م   ی ک یولوژیب م  .دهد ی ارائه    یی هان یپروتئ  رسد یبنظر 
ترک از    مالاً احتبرخوردارند    يامشابه   فیموت  بیکه 
 El-Gebali)دهند  ی م   بروزرا    ی مشابه  يعملکردها

et al., 2019)  . خارج   در   هاف یموت  از  ی برخ  ن یهمچن  
  آنها   وجود  که  شد  مشاهده  ین یپروتئ  فعال  هیناح  از

  باشدی م   هان ی پروتئ  نی ا  ژه یو  ي عملکردها  دهنده نشان 
(Heidari et al., 2019)   است در مطالعات    ازیکه ن
 . رندی قرار گ ی مورد بررس ندهیآ

 
 یکی لوژنتیف  روابط و یژن ساختار یی شناسا

اگزون   ی بررس  ژن   ی نترون ی ا   -ساختار    CPK  ی خانواده 
که   داد    ي دارا   AlCPK  ي ها ژن   درصد   42/ 8نشان 

  ي ها دارا ژن   درصد   28/ 6  نترون، ی ا اگزون و هفت    هشت 
  ي ها ژن   درصد 14  حدود   و   نترون ی ا   شش   و   اگزون   هفت 

CPK   حدود    نترون، ی ا   دو و    اگزون   سه   ي دارا   آلوروپوس
  حدود  و  نترون ی ا  هشت اگزون و  نه  ي ها دارا ژن  درصد  7
هستند.    نترون ی ا   پنج و    اگزون   شش   ي ها دارا درصد ژن   7

تحل   ه ی تجز  د   ل ی و  در  ژن  نشان    اهان ی گ   گر ی ساختار 
 Bi)   ی ن ی زم ب ی س گیاهان    ي ها CPK  شتر ی که ب   دهد ی م 

et al., 2021 ) ،   ی اسب ارزن دم   (Yu et al., 2018 )    و
  نترون ی ا   7  ا ی   6از    ( Wei et al., 2019)   هندوانه 
حال برخور  در    ، ( Liu et al., 2016)   ا ی سو   در   که ی دارند 

ا    اه ی گ   در .  باشد ی م   مقدار   ن ی ا   از   شتر ی ب   ها نترون ی تعداد 
ژن    ژن   طول   ن ی تر ل ی طو   آلوروپوس  به   مربوط 

AlCPK13.1 ژن    ن ی تر کوتاه   و به    مربوط طول 
AlCPK13.2   گونه که از روابط  آن   (. 3شکل  )   باشد ی م

از    ي ار ی بس   شود، ی برداشت م   CPK  ي ها ن ی پروتئ   ی تکامل 
اند  لف قرار گرفته خت م   ي ها رگروه ی که در ز   CPK  ي اعضا 

برخوردارند   ی مشابه  ار ی اگزون بس  / نترون ی ا  ي از ساختارها 
عبارت    ه . ب نترون ی و طول اگزون/ ا   نترون ی از جمله تعداد ا 

  ا ی تعداد و    ی ول   ست ها متفاوت ا ژن   ن ی اگرچه طول ا   گر ی د 
ا   ت ی موقع  رسد    ی در آنها مشابه به نظر م   ها نترون ی درج 

 (Wang et al., 2016 ) .   
اسپلایسینگ فاز  بررسی    يبندطبقه ،  1در 

سه    هانترون یا صورت    فاز در    رد یگی م مختلف 
وجود    ی دو کدون متوال  نی ب(  0فاز صفر )  ي هانترون یا

ب1)  ک یفاز    ي هانترون یا  ، دارند اول و    د ینوکلئوت  ن ی( 
ب2فاز دو )  يهانترون یا  تا یکدون و نها  کیدوم     ن ی( 

 Kaur)ارند  کدون وجود د  کیدوم و سوم    د ینوکلئوت

et al., 2016; Kaur et al., 2017)  در شکل  .3  
اگزون   شی آرا   ي هافاز   بیترت  و  نترون یا-ساختار 

  AlCBLو    AtCBL ،  OsCBL  يهاژن   نترون یا
  ، AtCBL  يهاژن   اکثر .  است  شده  دادهنشان  

OsCBL    وAlCBL  صفر و    کیفاز    نترونیا  يدارا  
ژن   باشندیم   ، AtCPK26،  AtCPK3  يهاو 

AtCPK24  و  OsCPK2   هستند  2 فاز اینترون    يدارا
حالی   است(  ی بررس  اریمع  نترون یا  نی)اول که در 

AlCPK  ی بررس  .باشندی م  صفر   و   کی  فاز   يداراها  
  ی کیلوژنتیف  درخت  می ترس  يمبنا   بر   يهومولوژ  رابطه

و برنج نشان داد    س یدوپس یآلوروپوس، آراب  های در سه گ
  AlCPK3  ژن   جمله   از   آلوروپوس  ي هاژن از    ی برخ

(AtCPK3) ،   ژن  AlCPK29.1  (AtCPK29  ،) ژن  
AlCPK29.2  (OsCPK29  ،) ژن  AlCPK8  

(OsCPK8  ،) ژن  AlCPK13.1  (AtCPK13  ،) ژن  
AlCPK5.2  (OsCPK5 ) ،  ژن  AlCPK7.1  

(AtCPK7  )ژن  و  AlCPK21  (AtCPK21  ،) در  
  س ی دوپسی آراب  اهیگ  دو  درخود    اورتولوگ  ي هاژن   ارکن
ژنومیکس   اساس  بر   . گرفتند  قرار   برنج   و   نتایج 

را   هاي ژن  این  کارکرد   توان می   ايمقایسه    آلوروپوس 
در    آنها   همولوگ   هاي ژن   کارکرد  اساس   بر

پیش   آرابیدوپسیس  برنج  نمود  و   Ladan)بینی 

Moghdam, 2020.) 
 
 

 

 
 

 
 

 

 
 

 

 

 
1. Splicing phase 
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 برنج  و تالیانا سیدوپسیآراب ،در آلوروپوس لیتورالیس CPKساختار ژنی و درخت فیلوژنتیکی اعضاي خانواده  آنالیز . 3شکل 

 

 AtCPK کسیپتوم یترانسکر  زیآنال

پنج  در    CPK  یعضو خانواده ژن  34  ياسهیمقا   انیب
مختلف   زمان  دو  در  و  غیرزنده  که    نشان تنش  داد 

ل و تنش  مختلف کنتری در سطوح  ژناعضاي خانواده  
در   که  همانگونه  بودند.  برخوردار  متفاوتی  بیان  از 

خوشه   Heatmapنماي    ،4شکل   سلسله    بنديو 
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شوري،    تنش   شرایط  تحت  AtCPK  هايژن   یمراتب
سیداتیو، سرما و خشکی و در دو بافت برگ و  گرما، اک

می  مشاهده  علی ریشه  مشاهده  شود    ان یبرغم 
تنش ملاحظه  قابل اکثر  خشکی(،    جزبه)   هادر  تنش 

  ج ینتا  ن یا     ها متفاوت بود. ژن   ن یا  ان ی در م  ان یشدت ب
بر  می دلیلی  البته    یاختصاص  -بافت   انیبتواند  و 

  عنوان به .  باشد  خانواده   نی ا  ي اعضااختصاصی    -تنش
در دو بافت ریشه    CPK29و    CPK7هاي   نمونه ژن 

تنش  در  متفاوتی  بیان  الگوي  از  شاخساره  ها  و 
ب شکلود.  برخوردار  در  که  مشاهده    4  همانگونه 

و    شود یم بافت  نوع  از  نظر  بیان صرف  بیشتر سطح 
مشاهده شد که اورتولوگ آن در    CPK3تنش در ژن  

ین تحقیق شناسایی  در ا  AlCPK3آلوروپوس به نام  
ژن  قرارگیري  در  گردید.  کنارهم  در  بیان  هم  هاي 

  ي هاتواند دلیلی بر مکانیسمبندي فیلوژنتیکی می گروه 
ژن  این  مشابه  بیان  د  باشها  تنظیم 

(Mohammadian, 2020).    تنوع دیگر  طرف  از 
تواند  بیان مشاهده شده در اعضاي این خانواده نیز می 

بر   مکاندلیلی  در    یمی تنظ  هاي یسم وجود  متفاوت 
سطح  . باشد  هاژن   ینا   نیا ب  یماتتنظ   ان یب  مقایسه 

اعضاي   پایین  با    AtCPKنسبتا  خشکی  تنش  در 
دهد شدت بالاي بیان مشاهده  تنش شوري نشان می 
ناشی از اثرات یونی بوده    مالاًاحتشده در تنش شوري  

اسمزي.   اثرات  دلتا  ژن   ل ی به  کارکرد  و  ي  هانقش 
CPK  و تحمل    اه یگ  ي در مراحل رشد  امیپ  تیدر هدا

  ان یب  ي الگوها  ، ی ستیو ز  ی ستیرز یغ  ياهبرابر تنش در  
ژن  ن یا  ي اعضا بس   یخانواده  مورد    اهان یاز گ  ي اریدر 
  CPK6قرار گرفته است. به عنوان مثال ژن    ی بررس

(  CsCPK14)  اریدر هندوانه و ژن ارتولوگ آن در خ
  ClCPK6  کهی در حال   ، شوندمی القا    يتنش شور  در
نر    يهاگل   در  را  انیاز ب   ییسطح بالا   ClCPK16و  

م  ارزن  (Wei et al., 2019)  دهند ی نشان  در   .
  یتحت تنش خشک  بی ژن به ترت  11و   13 ،روباهیدم
ب  انیب  شیافزا دادند  ان یو کاهش   که ی حال   در  ،نشان 

و    SiCPK4  جزبه)  SiCPK  ي هاژن   شتریب

SiCPK20مار ی (  تحت ت  ABA  داشتند   انیب  شیافزا
(Yu et al., 2018)19)  ي هامه ژن انگور ه  اهی . در گ  

  ش یافزا   یست یز  ریغتنش    ک یدستکم در    CPKژن(  
دادند    ان یب دو  ( Zhang et al., 2015)نشان  در   .

ب  ای  شی افزا  ز ین  ینیزمب یس  تهیوار   ان یکاهش 
StCPK مختلف پس از اعمال تنش    يهاها در زمان

،  StCPK3  يهاژن   انیکه القا ب  شد مشاهده    ی خشک
StCPK13  ،StCPK21     وStCPK23    3و    1در  
ها در پاسخ  ژن   ن یبر نقش ا  يعنوان شاهدساعت به  

خشک  تنش  شد    یبه  گرفته  نظر   ,.Bi et al)در 

2021) . 
 

 AlCPK یژن شبکه  زیآنال

عملکردن یپروتئ انفعالات  و  فعل  و  ستون    ي ها  آنها 
فعالیت  دهند.  ی م   لیرا تشک  یسلول   يهان ی فقرات ماش

قالب شبکه   صورت یکپارچه  به   هاپروتئین  در    بوده و 
  نمایند عمل می   (PPI)   1پروتئین -پروتئین  کنش   برهم

(Fabregat et al., 2018)  .در   بررسی  براي  بنابراین  
  م یتعاملات مستق  یی به منظور شناسا  پروتئین و  سطح

همچنیکیزی)ف و  (  ي)عملکرد  میرمستقیغ  ن ی( 
  از   استفاده  با   یشبکه ژن  ز یآنال  ، AlCPK  ي هان یپروتئ

  14  بررسی  درگرفت.    صورت   STRINGپایگاه
  3متقابل )لبه(   اثر  229با    2نود   AlCPK  ،29پروتئین  

شرک  این   در )   تشبکه   > :PPI p-valueداشتند 

1.0e-16)  .پروتئین مهمترین  پیش از  شده  هاي  بینی 
تعاملات داشتند عبارتند    AlCPKهاي  که با پروتئین 

،  AtCPK1  ،AtCPK28  ،AtCPK4  ،AtCPK9از  
SLAH3  (S-type anion channel  ،)RBOHD  ،

( اسید/دکربوکسیلیت  مالیک  (،  OZS1ترانسپوتر 
(  OSBPاسترول )ه اکسی شونده بمتصل هاي  پروتئین 

 باشد.  می  ABF4 در نهایت و 
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2. Node 

3. Edges 
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  و سرما و،یداتیاکس گرما، ،ي شور تنش  طیشرا تحت AtCPK يهاژن  یسلسله مراتب يبندو خوشه  Heatmap شینما. 4 شکل
 . باشدی م یبررس مورد ياهتنش  و هاژن  انگریب بیترت به   Heatmap در هاو ستون  فی. ردشهیو ر شاخسارهدر دو بافت  ی، خشک

 
ژن   ژنی    ABF4حضور  تعاملات  شبکه    AlCPKدر 

سازي رونویسی،  دلیل کارکرد مولکولی آن یعنی فعال به 
می  حائزاهمیت  این بسیار  مطالعات  بیان  باشد.  و  ویترو 

می  نشان  رونو دهد  موقت  هنگام    ABF4  ی س ی فاکتور 
  ي پروموترها   موجود در   ABRE  سیس   اتصال به عناصر 

کم   ي ها ژن  به  دهنده  نظیر آب پاسخ  سبب    ، RD29B  ی 
عنوان  . به ( Na et al., 2017) شوند  سازي آنها می فعال 
در گیاه    1دوگانه -مطالعات اثر متقابل هیبرید مخمر ،  مثال 
نشان می آرابی  عنوان    AtCPK32که  دهد  دوپسیس  به 

 
1. Yeast two-hybrid system 

پیام  اجزاي  از  و    ABA  رسانی یکی  نموده    ان ی ب عمل 
  م ی تنظ   ABF4  واسطه به را    ABAگو به  پاسخ   هاي ژن 

   . ( Choi et al., 2005) نماید  ی م 
ژن  کارکردهاي    ي دارا   یاهان گ در    CPK  ی خانواده 
یولوژیکی،  ب   هاي پاسخ از    یعی وس   طیف در    متنوعی بوده و 

تنش   خصوص به  به  پاسخ  مشارکت    ي ها در  غیرزیستی 
را    نوعی مت   گویی پاسخ   هاي یسم مکان   ضمن اینکه   دارند. 

تنش  به  پاسخ  نما مختل   ي ها در  به  می ف،  رند  گذا یش 
 (Harper et al., 2004; Hamel et al., 2014 )  .

برنج    ها گزارش    ي ها رونوشت که  دهد  می   نشان در 
OsCPK4 ،OsCPK7   ،OsCPK12    وOsCPK21  
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 ,.Asano et al)   شوند ی م القا    ی در پاسخ به تنش نمک 

2005; Wan et al., 2007 ) .    به دیگري  تحقیق  در 
نشان داده شد که    OsCPK4منظور بررسی کارکرد ژن  

تنظ این ژن   و    ی تنش نمک در  کننده مثبت  م ی به عنوان 
  ی سلول   ي محافظت از غشاها   ق ی ر در برنج از ط ی  خشک 

آس  برابر  م   ی ناش   و ی دات ی اکس   ب ی در  عمل  تنش،    کند ی از 
 (Campo et al., 2014 ) .    آرابیدوپسیس در گیاه مدل 

ژن  بیان  افزایش  و    AtCPK3  ،AtCPK6  هاي نیز 
AtCPK23   شود  در تنش خشکی و شوري مشاهده می

 (Ma et al., 2007; Mehlmer et al., 2010; Xu 

et al., 2010 ) بیش دیگري  تحقیق  در  یا  ژن .    بیان 
AtCPK6    تنش  تحمل به    ی ابل توجه ور ق به ط نه تنها

ش بیان ژن همولوگ  داده بلکه به افزای را بهبود    شوري 
شد   منجر  شوري  تنش  در   ,.Zhang et al) آن 

2017a ) . 
آلوروپوس    اه ی گ   ي بالا   ي ر ی ذ پ بق تطا   و   ي سازگار 

شرا   س ی تورال ی ل  مح   ط ی به    ، ی خشک   ر ی نظ   ی ط ی سخت 
  جهت گونه  ن ی انتخاب ا  ی اصل  ل ی سرما و گرما دل  ، ي شور 

مکان  است    بوده   تنش   ن ی ا   ی مولکول   ي ها سم ی مطالعه 
 (Fatemi et al., 2019; Hashemi et al., 2020a )  .
توجه    گر ی د   ي سو   از    اه، ی گ   ن ی ا   ی وم ژن   ی توال ن یی تع   به با 

  هاي امنه و د  ها ف ی موت  ، AlCPKژن  14 یی شناسا  ضمن 
  روابط و    یی ا ی م ی کوش ی ز ی ف   ات ی خصوص   ، ی ن ی پروتئ 

  AtCPKs  ي ها ژن   ان ی ب   ل ی پروفا   ها، ژن   ن ی ا   ی ک ی لوژنت ی ف 
  ي اعضا   ی ژنوم گستره   ل ی و تحل   ه ی . تجز د ی گرد   ی بررس   ز ی ن 
توجه به دارا    با ها  AlCPK  داد که نشان    ی ژن   خانواده   ن ی ا 

و  از    احتمالًا  منحصربفرد،   ی رسان ام ی پ   ي ها ی ژگ ی بودن 
مهم   ا   به تحمل    و   ی تکامل   ي سازگار عوامل    ن ی تنش 

  مطالعه   ن ی عنوان اول به   ی بررس   ن ی ا .  روند ی م   شمار به گونه  
کلس   ي نازها ی ک   ن ی پروتئ   خانواده جامع   به    ، م ی وابسته 
  در   AlCPK  ي ها عملکرد ژن   ی ن ی ب ش ی پ   ي برا   ی اطلاعات 

  ی ل ی تکم   مطالعات .  د ی نما ی فراهم م   ي تحمل به تنش شور 
ژن   ي ها ژن   ان ی ب  تنش   AlCIPK  ی خانواده    ي ها تحت 
  در   Real-time PCRروش    به   مختلف   ی ست ی رز ی غ 

  ي سازکارها درک عملکردها و    در   تواند ی م   ی آت   قات ی تحق 
 . باشد   سودمند تنش    به   پاسخ 

 

 
 .AlCPK  ی ژن خانوادهبا  مرتبط نیپروتئ-نیپروتئ کنش برهم  شبکه شینما. 5 شکل
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 سپاسگزاری 

و   ژنتیک  پژوهشکده  حمایت  با  پژوهش  این 
طبرستان،  زیست کشاورزي    علوم  دانشگاهفناوري 

طرح   طبیعی منابع و کشاورزي محل  از  و  ساري 
نامه داشجویی انجام  تحقیقاتی مصوب حمایت از پایان 

 گردد. شده است که بدین وسیله قدردانی می 
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