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( یک گیاه زراعی دانه روغنی مهم از نظر  .Sesamum indicum Lکنجد ) 

محدود  های محیطی ظرفیت عملکرد آن را  باشد که تنش یی می و دارو ی  ا ه ی تغذ 

) می  اتیلن  به  دهنده  پاسخ  عامل  خانواده ERFکند.  بزرگترین  از  یکی  های  ( 

به تنش عوامل رونویسی می  پاسخ گیاه  تنظیم  های غیر زنده نقش  باشد که در 

از ژنوم کنجد    ERFژن    113کند. در مطالعه حاضر، در مجموع  کلیدی ایفا می 

عضو متصل به عناصر    46ها خود به دو زیرخانواده شامل  شناسایی شد، که آن 

تقسیم شدند. روابط    ERFعضو    67( و  DREBپاسخ دهنده به پسابیدگی ) 

پروتئین  فیزیکوشیمیایی  خصوصیات  و  فیلوژنتیکی،  ژنی  ساختارهای  ها، 

کنجد مورد تجزیه و    ERFاسیدی حفاظت شده در خانواده    های آمینو موتیف 

بیانی ژن  پروفایل  ادامه  در  قرار گرفت.  بافت   ERFهای  تحلیل  در  های  کنجد 

های  طور کلی ژن های محیطی بررسی گردید. به مختلف و همچنین تحت تنش 

ویژه در ریشه، کپسول و  های مختلف کنجد به در بافت   ERFمتعدد از خانواده  

بیان قابل ملاحظه  پروفایل گل از  های بیانی نشان  ای برخوردار بودند. همچنین 

تحت    ب ی ترت به   ERF096  و   RAP2.2L ،  PTI6 ،  ERF017Lهای  داد ژن 

القا شدند و غرقاب    ی ، شور ی ، اسمز ی خشک   های تنش  بر ا   . بشدت  ،  ن ی افزون 

ب   qPCR  ج ی نتا  که  داد  ژنوت   ERF061Lژن    ی نسب   ان ی نشان    متحمل   پ ی در 

مقا   کنجد  مطالعه    . باشد بیشتر می   ی خشک   ط ی شرا   تحت با حساس    سه ی در  این 

در کنجد فراهم    ERFهای مهمی را برای درک تکامل و عملکرد خانواده  داده 

های غیر  های اصلاحی آینده برای تحمل تنش تواند در برنامه نموده است که می 

 زنده مورد استفاده قرار گیرد. 
 

کلیدی:واژه ژن،    های  رونویسی ،  محیطی  تنشبیان  ،  ERF  عوامل 

 ، کنجد. تیکینروابط فیلوژ

Sesame (Sesamum indicum L.) is a nutritionally and 

medicinally important oilseed crop that environmental 

stresses limit its yield potential. Ethylene-responsive 

factor (ERF) is one of the largest transcription factor 

families that play key roles in regulating plant response 

to abiotic stress. In the current study, a total of 113 

ERF genes were identified from the sesame genome 

and they were divided into two subfamilies including, 

46 dehydration-responsive element-binding (DREB) 

members, and 67 ERF members. Phylogenetic 

relationships, physicochemical properties of proteins, 

structural properties of genes, and conserved amino 

acid motifs in the sesame ERF family were analyzed. 

Then, the expression profile of sesame ERF genes in 

various tissues as well as under environmental stresses 

was investigated. Overall, several genes of the ERF 

Family were expressed noticeably in different sesame 

tissues, especially in roots, capsules, and flowers. 

Expression profiles also showed that RAP2.2L, PTI6, 

ERF017L, and ERF096 genes were strongly induced by 

drought, osmotic, salinity, and waterlogging stresses, 

respectively.  Moreover, the qPCR results showed that 

the relative expression of the ERF061L gene was 

higher in the sesame tolerant genotype compared to the 

susceptible one under drought conditions. This study 

provides important data for understanding the evolution 

and functions of the ERF family in sesame that can be 

used in future breeding programs for abiotic stresses 

tolerance. 

 

Keywords: Environmental stress, ERF Transcription 

factors, Gene expression, Phylogenetic relationships, 

Sesame. 
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 مقدمه
شرایط   تحت  ناگریز  خود  زندگی  چرخه  در  گیاهان 
سرما،   تنش  جمله  از  مختلفی  محیطی  نامساعد 

می  قرار  شوری  و  و  خشکی  نمو  رشد،  بر  که  گیرند 
آن  می عملکرد  منفی  اثر   ,.Wang et al)  گذاردها 

چگونگی  (2003 تنش .  به  گیاه  محیطی  پاسخ  های 
های تنظیمی متعددی کنترل و تنظیم  توسط مکانسیم

با  می رونویسی  تنظیم  فاکتورهای    یریکارگبهشود. 
ی تنظیمی گیاهان  هاترین مکانیسماز مهم   1رونویسی 

تنش   با  مواجه  فاکتومی در  رونویسی  رباشد.  های 
به عناصر  هاپروتئین  اتصال  با  تنظیمی  یی هستند که 

تنظیم   را  آن  بیان  هدف  ژن  پروموتور  در  شده  واقع 
سال می در  خانواده هاکنند.  اخیر  از  ی  متعددی  های 

،  MYB  ،bZIPفاکتورهای رونویسی گیاهی از جمله  
NAC   ،WRKY    وERF    شناسایی شده است که

از جمله   از فرآیندهای حیاتی  در تنظیم طیف وسیعی 
 (. Hong, 2016ها نقش دارند )پاسخ به تنش 

اتیلن   خانواده  به  دهنده  پاسخ  یک    ( ERF)   2عامل 
می  رونویسی  عوامل  از  بزرگ  ژنی  به  خانواده  که  باشد 

خانواده  خانواده    RAV4و    AP23های  همراه  فوق 
AP2/ERF    می را خانواده  تشکیل  فوق  دهند. 
AP2/ERF    دامنه وجود  اساس  در    AP2/ERFبر 

  70تا    60شود که از حدود  ساختار پروتئینی تعریف می 
  نقش دارد   DNAاسیدآمینه تشکیل شده و در اتصال به 

 (Wessler, 2005 ) های خانواده  . پروتئینAP2    حاوی
شده   تکرار  دامنه  حالی می   AP2دو  در  که  باشند، 

دامنه    ERFهای  پروتئین  یک  حاوی    AP2تنها 
دیگر  ( Nakano et al., 2006)   باشند می  سوی  از   .

  AP2علاوه بر یک دامنه    RAVهای خانواده  پروتئین 
دامنه   یک  می   B3حاوی  دامنه    B3باشند.  نیز  یک 

باشد که در سایر فاکتورهای  می   DNAشونده به  اتصال 

 
1. Transcription Factors 

2. Ethylene-responsive factor 

3. Apetala 2 

4. Related to ABI3/VP 

جمله   از  گیاهی  صورت  به   VP1/ABI3رونویسی 
دارد. هم  دو    ERFخانواده    شه ی حفاظت شده حضور  به 

زیرخانواده   شامل  اصلی  زیرخانواده    ERFزیرخانواده  و 
DREB5   می بندی  ) تقسیم   et al.Sakuma ,شود 

پروتئین 2002 زیرخانواده  (.  عناصر    DREBهای  به 
DRE/CRT    مرکزی موتیف    A/GCCGACحاوی 

می  ) متصل   Yamaguchi-Shinozaki andشوند 

Shinozaki, 2006 های  (، در حالی که پروتئینERF  
عناصر   مرکزی    EREبا  توالی    AGCCGCCشامل 

(. از سوی  Mizoi et al., 2012کنند ) اتصال برقرار می 
زیر   از  یک  هر  ساختاری  خصوصیات  اساس  بر  دیگر، 

ترتیب  گروه به   6خود به    ERFو    DREBهای  خانواده 
 Nakanoشوند ) طبقه می   B1-6 و   A1-6تحت عنوان  

et al., 2006 .) 
زیرخانواده   در  به  DREBاعضای  وسیعی  طور 

های غیر زنده از جمله شوری، خشکی،  پاسخ به تنش 
 Kudo et al., 2017; Duسرما و گرما نقش دارند )

et al., 2018; Zhou et al., 2020  در  .)
از    ABI4آرابیدوپسیس نشان داده شده است که ژن  

جوانه  A3گروه   نمو  سیگنال در  طریق  از  دهی  ها 
ABA    و قندها نقش دارد(Shkolnik-Inbar and 

Bar-Zvi, 2011  ژن  .)RAP2.1    گروه نیز    A5از 
عنوان تنظیم کننده منفی پاسخ به تنش خشکی و  به

( است  شده  گزارش  آرابیدوپسیس  در   Dongسرما 

and Liu, 2010ژن همچنین  و    RAP2.4های  (. 
RAP2.4B    گروه تنش   A6از  به  پاسخ  در  های  نیز 

( دارند  نقش  شوری  و  گرما   ,.Rao et alخشکی، 

(. از سوی دیگر، نشان داده شده که بسیاری از  2015
  گوناگوننیز با عملکردهای    ERFاعضای زیرخانواده  

( دارند  نقش  گیاه  رشد  در  Hao et al., 2020در   .)
فرا که  است  شده  گزارش  ژن   آرابیدوپسیس  بیان 

ESR1    وLEP    از گروهB1   ترتیب در القای شروع  به

 
5. Dehydration-responsive element-binding 



 3 ... ها در  آن  انیو ب ERF یسیجامع خانواده عامل رونو  لیو تحل هیتجزباقری و همکاران:  

 

 

شاخسار وه باززایی  مریستم    ها  در  سلولی  تقسیم 
دارندحاشیه نقش   ,.Van der Graaff et al)  ای 

2000; Banno et al., 2001)  اعضای همچنین   .
تنش   ERFزیرخانواده   به  پاسخ  نیز  در  های محیطی 

بیان   نقش حیاتی دارند. نشان داده شده است که فرا
در گندم نه تنها باعث تقویت   B3از گروه   ERF1ژن 

تحمل به خشکی، شوری و سرما شد بلکه در مقاومت  
م نیز  سطحی  سفیدک  )ؤبه  بود   ,.Xu et alثر 

فر2007 همچنین  ژن  ا  (.  از    ERF2.11بیان  جو 
در   B3گروه   غرقابی  تنش  تحمل  افزایش    موجب 

 (. Luan et al., 2020شد ) آرابیدوپسیس 
از  یکی    (.Sesamum indicum L)  کنجد

شمار  قدیمی  به  روغنی  دانه  زراعی  گیاهان  ترین 
جهان  می خشک  نیمه  و  خشک  مناطق  در  که  رود 

گیرد. برای کنجد مصارف غذایی،  مورد کشت قرار می 
دارویی و صنعتی متنوعی گزارش شده است و از این  

می  توجهی  قابل  اهمیت  دارای  )رو   ,Morrisباشد 

به2002 غنی(.  کنجد  دانه  روغن  ویژه  از    طور 
ی طبیعی  هااکسیداناسیدهای چرب غیر اشباع و آنتی 

توکوفرول و  سزامولین  سزامین،  که  می ها  نظیر  باشد 
اکسیداسیون   برابر  در  روغن  پایداری  شود  می موجب 

(Bedigian, 2010 مهم از  یکی  عوامل  (.  ترین 
های محیطی از جمله  محدود کننده تولید کنجد تنش 
می  غرقابی  و  شوری  بهباشد  خشکی،  قابل  که  طور 

  دهدتاثیر قرار می توجهی ظرفیت عملکرد آن را تحت
(Islam et al., 2016)  است ضروری  بنابراین   .

ویژه از منظر  ها در کنجد بههای تحمل تنش مکانیسم
 مولکولی موردمطالعه بیشتری قرار گیرد. 

گیاهان   بسیاری  در  شد  بیان  پیشتر  که  همانطور 
در تنظیم فرآیندهای زیستی    ERFنقش کلیدی خانواده 

تنش  به  پاسخ  جمله  به  از  است.  آشکار شده  بخوبی  ها 
ویژگی  و  خصوصیات  درباره  اما  این  خانواده  رغم  های 

ERF   آن عملکرد  به و  کنجد  گیاه  در  تحت  ها  ویژه 

از  شرایط نامطلوب محیطی اطلاعات ک  می وجود دارد. 
این رو مطالعه حاضر با هدف شناسایی اعضای خانواده  

ERF   ها انجام  در گیاه کنجد و بررسی روابط تکاملی آن
خصوصیات   پژوهش  این  در  همچنین  گردید. 

اینترون،  -ها، ساختارهای اگزون ی پروتئین ی فیزیکوشیمیا 
حف موتیف  این  ا های  اعضای  بیانی  الگوی  شده،  ظت 

دست آمده در  بررسی قرار گرفت. نتایج به   خانواده مورد 
چشم  و  پایه  مطالعه  برای  این  را  مناسبی  انداز 

عملکردی  پژوهش  خصوصیات  مورد  در  آینده  های 
 نماید. در کنجد فراهم می   ERFخانواده  

 

 ها مواد و روش 
 ERFخانواده    ابرشناسایی اعضای 

پنهان  مارکوف  مدل  پروفایل  دامنه  HMM)  1ابتدا   )
AP2/ERF    داده پایگاه  (  33.0)نسخه    Pfamاز 
شد سپس  (El-Gebali et al., 2019)  استخراج   .

ب نرم ه پروفایل  از  استفاده  با  آمده  افزار  دست 
HMMER   های پروتئینی کنجد که از  بر روی توالی

داده   پایگاه  ژنوم  بود    NCBIبخش  شده  گردآوری 
 ,Eddy)  ( جستجو شدE <1e-5داری  )آستانه معنی 

  AP2/ERF. سپس جهت تایید حضور دامنه  (2011
ابزار  در پروتئین  از   CD-Searchهای شناسایی شده 

داده   گردید  NCBIپایگاه  -Marchler)  استفاده 

Bauer and Bryant, 2004)  اساس بر  ادامه  در   .
دامنه   پروتئینی    AP2/ERFآرایش  توالی  طول  در 

 بندی شدند. های شناسایی شده گروه ژن
 

 خصوصیات فیزیکوشیمیایی   و زومیجایگاه کرومو

پایگاه    ERFهای  جایگاه فیزیکی ژن  از  شناسایی شده 
نرم   NCBIداده   از  استفاده  با  و  شد  افزار  گردآوری 

MapChart    16بر روی   ( گروه لینکاژیLG  شناخته )
گردید   شده  تطبیق    . ( Voorrips, 2002)   کنجد 

 
1. Hidden Markov Model 
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پروتئین  فیزیکوشیمیایی  خصوصیات  های  همچنین 
خانواده    ERFخانواده   ابر  اعضای  سایر  همراه  به 

AP2/ERF    نقطه آمینه،  اسیدهای  تعداد  جمله  از 
 ( و  pIایزوالکتریک  مولکولی  وزن  کل  (،  متوسط 

استفاده GRAVY)   هیدروپاتی  با    Peptidesبسته    از   ( 
 .  ( Osorio et al., 2015)   تعیین شد   Rتحت پلتفرم  

 

 وژنتیکی های فیلترازی و تجزیه و تحلیل هم

توالی  از  فیلوژنتیکی  تحلیل  و  تجزیه  های  برای 
ژن  خانواده  آمینواسیدی  سایر    ERFهای  همراه  به 

خانواده   ابر  و    AP2/ERFاعضای  کنجد  در 
های  آرابیدوپسیس استفاده گردید. به همین منظور توالی 

ژن  خانواده  پروتئینی  ابر  در    AP2/ERFهای 
رونویسی   عوامل  داده  پایگاه  طریق  از  آرابیدوپسیس 

 ,.Jin et al)   ( استخراج گردید PlantTFDBگیاهی ) 

چندگانه  ( 2017 توالی  همترازی  تجزیه  ادامه  در   .
 (MSA بر روی توالی پروتئینی ژن )  های گردآوری شده

الگوریتم   از  استفاده  برنامه    ClustalWبا  طریق  از  و 
MEGA X   گرف ) انجام  .  ( Kumar et al., 2018ت 

توالی  از  فیلوژنتیکی  درخت  به  سپس  همتراز شده  های 
( با ارزش بوت استرپ  MLنمایی ) روش حداکثر درست 

برنامه    1000 از  استفاده  شد.    MEGA Xبا  ساخته 
ترسیم و    iTOLدرخت ساخته شده با استفاده از برنامه  

 . ( Letunic and Bork, 2021)   نویسی گردید حاشیه 
 

 شده و ساختارهای ژنی های حفاظت شناسایی موتیف 

  AP2/ERFهای  های حفاظت شده در میان ژن موتیف 
نرم  مجموعه  از  استفاده  با    MEMEافزاری  کنجد 

. بدین منظور  ( Bailey et al., 2009)   شناسایی گردید 
  12و حداکثر تعداد موتیف    6-12ها  طول مناسب موتیف 
شد.   گرفته  نظر  موتیف حاشیه در  شناسایی  نویسی  های 

توافق  مورد  توالی  پایه  بر  ابزار  آن   1شده  طریق  از  ها 
Motif Scan    داده شد    Expasyپایگاه  انجام 

 
1. Consensus sequence 

 (Duvaud et al., 2021  از لوگو  نمایش  همچنین   .)
استفاده توالی  با  شده  شناسایی  توافق  مورد  از    های 

نرم  ادامه  ه ب   MEMEافزاری  مجموعه  در  آمد.  دست 
کد حاشیه  نواحی  شامل  کنجد  ژنوم  کننده،  نویسی 

پایین  و  برای بالادست    از   AP2/ERFهای  ژن   دست 
داده  طریق   سپس    NCBIپایگاه  گردید.  گردآوری 

اگزون  ی  ر ی کارگ به با    ها ژن   ی اینترون -ساختارهای 
گروه   ( 2.0)نسخه    GSDSافزار  نرم  رعایت  بندی  با 

 ( آورده شد  در  تصویر  به  فیلوژنی   ,.Hu et alدرخت 

2015 .) 
 

 ERFهای های بیانی ژن پروفایل 

خام  داده  کنجد  بافت   RNA-Seqهای  مختلف  های 
)مرحله   برگ  گلدهی(،    20شامل  )مرحله  ریشه  برگی(، 

 ( کپسول  پرچم،  گل،  غنچه  و  از    25گل  پس  روز 
و گرده  رسیده  دانه  جوانه   افشانی(،  حال  در  زنی  دانه 

شناسه  به  با  ،  PRJNA649357ترتیب 
PRJNA356988  ،PRJNA324750  ،
PRJNA74261  ،PRJNA400575    و

PRJNA350858    از بخشBioProject    پایگاه داده
NCBI   داده ترتیب  همین  به  شدند.  خام  دریافت  های 

های مختلف محیطی شامل خشکی، شوری،  برای تنش 
به  اسمزی  و  شناسه ترت غرقابی  با  های  یب 

PRJNA478474  ،PRJNA524278  ،
PRJNA516309    وPRJNA552167    بخش از 

BioProject    داده گردید.  گرد   NCBIپایگاه  آوری 
نمونه  خشکی  تنش  مرحله  برای  در  برگی  های 

درصد    8و    10،  13ای تحت تیمارهای شاهد و  گیاهچه 
 ( آب  ) VWCمحتوی حجمی  بودند  خاک   )You et 

al., 2019  .) نمونه نیز  شوری  تنش  بخش  برای  های 
گیاهچه  مرحله  در  به هوایی    24،  12،  6،  صفر مدت  ای 

 Zhang etقرار گرفته بودند )   NaClساعت تحت تیمار  

al., 2019  همچنین تیمارهای تنش غرقابی نیز برای .)
گلدهی شامل  نمونه  مرحله  در  و  ریشه  ،  16،  8،  0های 

24   ( بود  غرقابی  شرایط   ,.Dossa et alساعت 
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2019b نمونه نیز  اسمزی  تنش  برای  در  (.  ریشه  های 
به  گلدهی  پلی   7مدت  مرحله  با  -گلایکول اتیلن روز 

60001  2   ( بودند  شده  تیمار   et al.Dossa ,درصد 

2019a های خام پس از طی کردن مراحل پیش  (. داده
با   آداپتورها،  حذف  و  برنامه  ر ی کارگ به پردازش  ی 

Salmon    کنجد مرجع  ژنوم  پایگاه  با  در  دسترس  در 
کمیت   NCBIداده   و  شده  داده  شدند  تطبیق  سنجی 

 (Patro et al., 2017  شمارش ماتریکس   .)
ب رونوشت  بسته  ه های  از  استفاده  با  آمده  دست 

tximport    تحت پلتفرمR   ها  به ماتریکس شمارش ژن
ها در  (. فراوانی ژن Soneson et al., 2015تبدیل شد ) 

روش  بافت  به  گزارش  نرمال   TPMها  و  شده  سازی 
داده  تنش شدند.  بیانی  با  های  نیز  بسته  ر ی کارگ به ها  ی 

Edger    پلتفرم سازی  نرمال   TMMبه روش    Rتحت 
سپس   و  ب شده  (  Fold Change)   ها ژن   ان ی تفاوت 

داده  نهایت  در  ب محاسبه گردید.  بیانی  آمده  ه های  دست 
 Robinson etمپ تصویرسازی شدند ) صورت هیت به 

al., 2015 .) 
 

 مواد گیاهی و اعمال تنش خشکی

)ژنوتیپ متحمل به    1های داراب  بذر دو ژنوتیپ به نام 
مغان   و  بر    14خشکی(  خشکی(  به  حساس  )ژنوتیپ 

آزمایش  غربال اساس  به  های  تحمل  برای  پیشین  گری 
مجموعه  میان  از  نشده(  )منتشر  از  خشکی  ای 

برای کمیت سنجی  ژنوتیپ  و  انتخاب شده  کنجد  های 
تحت تنش خشکی مورد    ERF061ای بیان ژن  مقایسه 

دانشگاه   گلخانه  در  گیاهان  گرفتند.  قرار  استفاده 
سال   در  و  ساری  طبیعی  منابع  و    1399کشاورزی 

کاملاا به  طرح  قالب  در  فاکتوریل  آزمایش    صورت 
( و سه  تصادفی با دو فاکتور )دو ژنوتیپ و پنج تیمار آبی 

گلدان  در  میانگین   30× 30های  تکرار  شدند.    کشت 

 
1. Polyethylene glycol 6000 

بود. در    شب   / گراد روز سانتی   درجه   26/ 35  گلخانه   دمای 
وسیله  ها به طول آزمایش رطوبت خاک هر یک از گلدان 

  10HSمجهز به سنسور رطوبتی    ProCheckدستگاه  
( اندازه گیری  VWCو تحت واحد محتوی حجمی آب ) 

پس از کاشت بخوبی آبیاری    روز   35شد. گیاهان تا  می 
ها در شرایط مطلوب  که رطوبت خاک آن طوری شدند به 

روز پس از کاشت تنک    21و    14حفظ شود. گیاهان در  
یکنواخت در هر گلدان    شدند و در انتها پنج گیاه تقریباا

نگه  آزمایش  انجام  تنش  برای  تیمارهای  شد.  داشته 
ری آغاز  ام پس از کاشت با قطع آبیا   35خشکی از روز  

نمونه  برگ شد.  از  نقطه  بردای  پنج  در  فوقانی  های 
) نمونه  کنترل  شامل  با  C0گیری  تنش  اعمال  از  قبل   )

ام    35)مطابق با روز    VWC  % 30رطوبت خاک حدود  
از کاشت(؛ تنش خشکی کم )  از  D1پس  روز    4( پس 

حدود   به  رطوبت  رسیدن  با  آبیاری    VWC  % 15عدم 
روز   با  از   39)مطابق  پس  خشکی    ام  تنش  کاشت(؛ 

 ( از  D2متوسط  پس  که    8(  زمانی  آبیاری  عدم  روز 
  43بود )مطابق با روز    VWC  % 9رطوبت خاک حدود  

  12( پس از D3ام پس از کاشت(؛ تنش شدید خشکی ) 
خاک   رطوبت  با  آبیاری  عدم    VWC  % 6حدود  روز 

با   آبیاری    47)مطابق  با  بازیابی  و  کاشت(  از  پس  روز 
  VWC % 30روز و رطوبت خاک حدود  2مجدد پس از 
در هر    پس از کاشت( انجام شد. ضمناا  49)مطابق با روز  

گرفته   نیز  شاهد  نمونه  یک  خشکی  تیمار  زمانی  نقطه 
 شد. 

 

 ERF061Lگیری بیان ژن  و اندازه   RNAاستخراج  

آزما استخراج  یش کلیه  به  مربوط  و    RNAهای 
پژوهشکده  اندازه در  ژن  بیان  و    نتیکژگیری 

گردید.    ن طبرستا  ی ورزکشا  ی ورفنایستز انجام 
RNA  نمونه محلول  کل  از  استفاده  با  برگی  های 

شرکت   دستورالعمل  اساس  بر  و  )ریراژن(  تریزول 
گردید.   استخراج  در عصاره  باقی   DNAسازنده  مانده 

 DNase I  (Thermo Fisher  ی ریکارگبه با  
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Scientific های ( حذف گردید. سپس، رشتهcDNA 
عصاره   بردار  رونوشتکیت    یر یکارگبهبا    RNAاز 

سنتز  Thermo Fisher Scientific)  معکوس  )
زنجگردید.     ( qPCR)  1ی کم   مرازیپل  یاره یواکنش 

با استفاده    ERF061L  جهت کمیت سنجی بیان ژن 
گیرین  سایبر  مخلوط   Thermo Fisher)  2از 

Scientific  دستگاه در  و   )Bio-Rad CFX96 
  ( ژنFold Changeانجام شد. در انتها بیان نسبی ) 

مرجع   ژن  دو  از  استفاده  با  نمونه  هر  در  نظر  مورد 
Act97    وEF1A  (Wei et al., 2013  و بر اساس )

( به روش توصیف شده  qC)  3سازیتفاوت چرخه کمی 
)  Vandesompeleتوسط   همکاران  (  2002و 

گردید.   این  آغازگرهامحاسبه  در  رفته  کار  به  ی 
  ی طراح   Primer3افزار  نرم   ی ری کارگبهبا    آزمایش 

که مشخصات  (  Untergasser et al., 2012دند )ش
 ارائه شده است. 1در جدول   هاآن 

 

 نتایج و بحث 
تع  یی شناسا ژن  ات یخصوص  نییو    ERF  یخانواده 

 کنجد  در ژنوم

تعداد   بررسی ژنوم کنجد  از  دامنه    144پس  دارای  ژن 
طول    AP2/ERFپروتئینی   جفت    10778-473با 

تعداد   و  ماهیت  اساس  بر  شد.  تایید  و  بازشناسایی 
خانواده ژن   AP2/ERFهای  دامنه  به  ،  AP2های  ها 

RAV    وERF   جدول  تقسیم( شدند  این  2بندی  از   .)
دامنه    22بین   دو  حاوی  توالی    AP2/ERFژن  در 

خانواده   در  که  بودند  خود  داده    AP2آمینواسیدی  قرار 
ک   4شدند.   آن ژن  پروتئینی  توالی  دامنه  ه  بر  علاوه  ها 

AP2/ERF    دامنه خانواده    B3حاوی  به  بودند  نیز 
RAV    همچنین گرفتند.  ژن   3تعلق  از  های  ژن 

  AP2/ERFرغم اینکه دارای تک دامنه  مانده علی باقی 
اعضای   به  زیادی  شباهت  ساختاری  نظر  از  اما  بودند 

 
1. Quantitative Polymerase Chain Reaction 

2. SYBR Green Master Mix 

3 Quantification cycle 

خانوا   AP2خانواده   این  به  بنابراین  و  نسبت  داشتند  ده 
طور مشابه در مطالعات اخیر اعضای تک  داده شدند. به 

در بسیاری از گیاهان از جمله    AP2ای از خانواده  دامنه 
 ( گوجه   4آرابیدوپسیس  ) ژن(،  ترکه  ژن(، چمن   5فرنگی 

 (3   ( چینی  عناب  و  است    2ژن(  شده  گزارش  ژن( 
 (Nakano et al., 2006; Charfeddine et al., 

2015; Wuddineh et al., 2015; Zhang and 

Li, 2018  دامنه با تک  دیگر  دو ژن  این،  بر  (. علاوه 
AP2/ERF   هیچ به  که  بودند  خانواده  نیز  دو  از  یک 

AP2    وERF    همولوژی به  توجه  با  نداشتند.  شباهت 
آرابیدوپسیس این    AT4G13040بالا با توالی پروتئینی  

( قرار  Soloist)  طور متناظر در دسته منفرد دو ژن نیز به 
تک    113گرفتند.   نیز  باقی   AP2/ERFژن  مانده 

خانواده   همچنین    ERFاعضای  شدند.  گرفته  نظر  در 
بر اساس روابط فیلوژنتیکی و خصوصیات    ERFاعضای  

ترتیب  به  ERFو  DREBبه دو زیرخانواده    AP2دامنه  
و    Dossaتر  بندی شدند. پیش عضو تقسیم   67و    46با  

 ( د 2016همکاران  مطالعه (    AP2/ERFژن    132ای  ر 
به  در    ERFو    DREBژن    61و    41ترتیب  شامل  را 

حاضر   پژوهش  در  که  نمودند  شناسایی    12کنجد 
AP2/ERF   6و    5ترتیب  بیشتر )به  DREB    وERF  

دیگر   سوی  از  گردید.  شناسایی  آن  به  نسبت  بیشتر( 
در    AP2/ERFهای  تعداد و شناسه ژن  شناسایی شده 

ژن  با  پژوهش  داده  ه این  پایگاه  در  شده  گزارش  ای 
)   PlantTFتخصصی   داشت   ,.Jin et alمطابقت 

داده  2017 پایگاه  در  موجود  اطلاعات  به  توجه  با   .)
PlantTF    اعضای به    AP2/ERFتعداد  نسبت  کنجد 

) گونه  آرابیدوپسیس  (،  Arabidopsis thalianaهای 
) سیب  گوجه Solanum tuberosumزمینی  و  فرنگی  ( 

 (Solanum lycopersicum به( تعداد  (  ،  146ترتیب 
این    . ( Jin et al., 2017باشد ) ژن( کمتر می   167،  194

به  از  تفاوت  شامل  ژن  تکامل  رویدادهای  نتیجه  عنوان 
ژن  شدن  برابر  دو  و  دادن  توضیح  دست  گیاهان  در  ها 

 Zhao et al., 2014; Zhang andداده شده است ) 

Li, 2018 .) 
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 مشخصات عمومی آغازگرهای مورد استفاده در این مطالعه .1جدول 
 شناسه ژن  نام  توالی آغازگر  سایز محصول

Amplicon Size (bp) Primer Sequence (5'-3')  Name NCBI Gene ID 

90 CGGTGGTGAATGCTGAGAGT F 
ERF061L 105158636 

CCGGACACCACTCGTTTGAA R 

169 CTCAACCCCAAGGCTAACAG F 
Act97 105159681 

GTACGCCCACTAGCATACAG R 

137 CCCAGGACGTGTGTTTGACAT F 
EF1A 105170695 

CAGGTGGCATAGTAGCAGAG R 

 
 در کنجد AP2/ERFبندی اعضای ابر خانواده . طبقه 2جدول 

 خانواده  زیرخانواده  تعداد 
Number Sub-Family Family 

22 Double AP2 AP2 
3 Single AP2  

46 DREB ERF 
6 A1  
5 A2  
1 A3  

15 A4  
10 A5  
9 A6  

67 ERF  
11 B1  
4 B2  

26 B3  
4 B4  
8 B5  

14 B6  
4  RAV 
2  Soloist 

144 Total 
 

ژن  فیزیکی  روی    ERFهای  جایگاه  بر    16کنجد 
  113نشان داده شده است. از    1گروه لینکاژی در شکل  

های لینکاژی  ژن بر روی گروه   109ژن شناسایی شده  
حالی  در  بودند  جایگاه  منطبق  دیگر شامل    4که    2ژن 

ERF    2و  DREB    تعداد بیشترین  نبود.  مشخص 
ERF    بر رویLG1   وLG6  15و    19ترتیب حاوی  )به  
تعداد  ERFژن   کمترین  دیگر  سوی  از  داشت.  قرار   )

ERF    درLG14  ،LG15    وLG16   ژن    1یک    )هر
ERF ژن جانمایی  مجموع  در  گردید.  مشاهده  های  ( 
ERF   به خانواده  این  که  داد  در  نشان  نامنظم  صورت 

 اند. ینکاژی پراکنده شده های ل سراسر گروه 
پروتئین  فیزیکوشیمیایی  خصوصیات  ادامه  های  در 

ERF    شامل توال کنجد  ) د ی پپت   ی طول  وزن    ، ( PLی 
)   ی مولکول  دالتون  کیلو  نقطه  ( MWبرحسب   ،

گرایی  ، متوسط آب ( NC)   بار خالص   ، ( pI)   ک ی زوالکتر ی ا 
 (HP ) ،   ناپا ( مورد بررسی قرار گرفت  IIی ) دار ی شاخص 

طور  های کنجد به ERF(. طول توالی پپتیدی  3)جدول  
)   255متوسط   بازه  aaاسیدآمینه  در  و  بود   )121-531  

پروتئین  این  مولکولی  وزن  داشت.  نیز  قرار  -13/ 4ها 
کیلو دالتون بود. همچنین نقطه ایزوالکتریک برای    59/ 3

بود.   10/ 2تا    4/ 5از    ERFهای  پروتئین  بار    گسترده 
بازه  ERFخالص   در  داشت.    14/ 7تا    -27/ 9ها  قرار 

ایزوالکتریک نشان  آن  می   pHدهنده  نقطه  در  باشد که 
می  خنثی  بار  نظر  از  پروتئین  متوسط  کل  کل  شود. 

  -0/ 98ها در محدوده  ی نیز بر این این پروتئین دروپات ی ه 
شد.  پیش   -0/ 28تا   کل    ن ی انگ ی م منفی  مقدار  بینی 

در دروپات ی ه  نشانگر    ERFخانواده    ی ها ن ژ   ه ی کل   ی 
دوست    ت ی ماه  این گوی آب  باشد  می   ها ن ی پروتئ   مانند 

 (Kabir et al., 2021 ) .    ناپایداری شاخص  همچنین 
خانواده   بازه    ERFاعضای  تعیین    85/ 2تا    34/ 9در 
پروتئین  از  گردید.  بالاتر  ناپایداری  شاخص  دارای  های 

 آزمایش ناپایدار باشند. در لوله   احتمالاا  40
 

فیلوژنتیکی موتیف روابط  و  ژنی  ساختارهای  های ، 

 ERFحفاظت شده در خانواده  

به فیلوژنتیکی  روابط  بررسی  بهتر  در  تفکیک  منظور 
دادن گروه  نشان  و  بین    ها  و  ERFتمایز  ر  گ یدها 

این    AP2/ERFهای  خانواده  اعضای  تمامی  ابر  از 
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 خانواده در کنجد و آرابیدوپسیس استفاده گردید. 
 

 
 

 

 
 گروه لینکاژی کنجد )در مقیاس مگاباز(. 16بر روی  ERFهای خانواده . جایگاه فیزیکی ژن 1شکل 

 
این  فیلوژنتیکی  از  درخت  حداکثر  رو،  روش  به 

از توالی (  MLنمایی ) درست  با استفاده  های پروتئینی  و 
خانواده   ابر  شده  و    AP2/ERFهمتراز  کنجد  در 

درخت   در  گردید.  ترسیم  دست  ه ب   MLآرابیدوپسیس 
ژن  خانواده آمده  تمامی  تف های  هم  از  بخوبی  یک  ک ها 

،  ERF  ،RAVهای متناظر خود شامل  شدند و در گروه 
Soloist    وAP2    شکل( گرفتند  این  -2قرار  بر  الف(. 

می  نظر  به  خانواده  اساس  روابط    RAVرسد  از 
با  نزدیک  دیگر  ERFتری  سوی  از  باشد.  برخوردار  ها 
AP2    دورترین خانواده نسبت بهERF  .ها بود 

خانواده   ERFخانواده   زیر  به  بخوبی  های  نیز 
DREB    وERF  هر به    و  به  6یک  ترتیب  زیرگروه 

از  -2تفکیک شد )شکل    B1-6و    A1-6شامل   ب(. 
خانواده  زیر  نیز  نظر  و    DREBها    ERFدورترین 

از روابط بین زیر  ترین به سایر خانواده نزدیک  ها بود. 
نیز  خانواده  و    B5و    A1ها  نیز    B3و    A6دورترین 

ترین بودند. همچنین ارتباط بسیار نزدیکی نیز  نزدیک 
رسید.  ار به نظر می دیپا B2و    B3  ،B4های  بین گروه 

دست آمده نشان داد که برخی از  هروابط فیلوژنتیکی ب
)برای    AP2/ERFهای  ژن آرابیدوپسیس    نمونه در 
و    AT4G25490  ،AT3G14230های  ژن

AT2G22200فاقد کنجد    (  در  متناظر  همولوگ 
های  تر ژن باشند. این موضوع در کنار تعداد پایین می

ERF   داد از  کنجد نسبت به آرابیدوپسیس نشان از رخ
این   با  دارد.  تکامل  مراحل  طی  در  ژن  دادن  دست 

از ژنحال به  از برخی  آرابیدوپسیس  طور عکس  های 
،  AT4G13040های  ژن   نمونه)برای  

AT4G34410    وAT1G64380  یک از  بیش   )
کپی با همولوژی بالا در ژنوم کنجد وجود دارد. از این  

پیرو رویداد از دست دادن    رسد احتمالاا رو به نظر می 
داده    ژن رویداد دو  نیز در ژنوم کنجد رخ  برابر شدن 

باشد. نتایج مشابه با این یافته در مطالعات پیشین بر  



 9 ... ها در  آن  انیو ب ERF یسیجامع خانواده عامل رونو  لیو تحل هیتجزباقری و همکاران:  

 

 

 Dossa etروی کنجد و کرچک پیشنهاد شده است )

al., 2016; Xu et al., 2013 .) 
 

 

 

 
 

 
 

 

 
 

 

 
 

 
 

 

 
 

 
 

 

 
 

 

 

 
 در کنجد و آرابیدوپسیس. ERFو ب( خانواده ٍ AP2/ERFهای الف( ابر خانواده . درخت فیلوژنتیکی از پروتئین2شکل 

 
 در کنجد ERF. خصوصیات فیزیکوشیمیایی اعضای خانواده 3ول جد

GI GR PL MW pI NC HP II GI GR PL MW pI NC HP II 
105164148 A1 209 23.5 8.2 1.9 -0.69 60.4 105161950 A5 219 24.2 4.9 -7.1 -0.53 60.5 
105158699 A1 178 19.5 8.6 2.2 -0.73 59.7 105173709 A5 224 24.7 4.5 -14.1 -0.65 58.4 
105160523 A1 225 25 5.6 -3.9 -0.57 56.9 105164850 A5 255 28.1 5.1 -13.3 -0.83 57.2 
105179256 A1 203 22.9 5.8 -3.8 -0.54 60 105173834 A5 193 20 4.8 -8 -0.28 40.1 
105170225 A1 216 23.8 5.8 -4.6 -0.59 54.6 105175081 A5 169 18.6 7.9 1.2 -0.6 66.2 
105170890 A1 219 24.5 5.4 -6.7 -0.69 46.8 105155543 A5 149 16.6 9.4 6.2 -0.93 50.7 
105160847 A2 375 40.9 5.3 -8.8 -0.68 46 105159140 A5 155 17.4 9.1 4 -0.88 64.4 
105167013 A2 359 40.4 6.2 -4.3 -0.83 35.4 105176328 A5 121 13.4 8.1 0.9 -0.74 36.9 
105159734 A2 288 32.6 5.8 -4.7 -0.83 61.3 105171187 A6 322 35.7 6.7 -0.7 -0.48 59.9 
105166938 A2 199 22.2 8.4 1.8 -0.81 47 105176475 A6 369 40.7 6.2 -3.5 -0.62 68.2 
105166097 A2 212 23.4 5.5 -3.1 -0.57 42.7 105177006 A6 343 37.9 5.6 -7.4 -0.63 44.7 
105160869 A3 340 36.3 5.7 -4.7 -0.75 67.9 105158942 A6 330 36 6.3 -2.4 -0.59 53.9 
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105174111 A4 202 21.9 5.3 -3.1 -0.36 49 105167362 A6 377 41.7 5.3 -6.8 -0.82 70.8 
105160522 A4 193 20.7 4.9 -8.9 -0.56 57.9 105158655 A6 347 38.4 9.2 9 -0.59 50.4 
105157416 A4 233 25.7 6 -3.6 -0.62 69.3 105172058 A6 419 46.2 7.3 0.6 -0.64 57.9 
105164147 A4 252 26.9 5.5 -7.5 -0.78 85.2 105158636 A6 297 32.3 9.1 5.2 -0.49 41.7 
105177477 A4 174 19.4 5.7 -3 -0.74 61.8 105179134 A6 284 31.5 8.7 4 -0.6 41 
105164366 A4 250 27.5 6.9 -0.4 -0.47 56 105175564 B1 233 25.3 10.2 9.1 -0.6 73.3 
105170681 A4 286 30.4 6.1 -2.7 -0.62 44.6 105178559 B1 221 23.6 8.8 2 -0.57 45.9 
105173325 A4 252 27.6 5.6 -7.4 -0.69 49 105175563 B1 150 16.3 9.7 5 -0.45 50 
110012885 A4 182 20.4 6.6 -1.4 -0.67 59.3 105165367 B1 156 17.8 9.6 6.8 -0.77 53.7 
105171657 A4 243 26 5 -7 -0.39 50.4 105174898 B1 235 25.9 7.1 0.1 -0.81 72.4 
105164742 A4 244 26.3 5.2 -6.9 -0.45 62.4 105176663 B1 228 25.1 8.3 2 -0.85 69.4 
105164642 A4 225 24.2 5.2 -6.9 -0.58 52.8 105156779 B1 390 42.4 5.3 -7.8 -0.56 59.7 
105157670 A4 215 23.4 5.9 -2.9 -0.49 55.1 105168313 B1 418 45.5 6 -3.6 -0.49 54.1 
105162060 A4 268 29.6 5.2 -10.6 -0.61 61.5 105171490 B1 342 37.7 5.3 -12.2 -0.68 52.7 
105173545 A4 243 26.8 5.5 -7.6 -0.6 49.7 105168692 B1 531 59.3 4.9 -25 -0.85 53.2 
105155381 A5 242 26.3 5.9 -2.8 -0.54 51.9 105158338 B1 290 31.6 10 14.7 -0.54 55 
105159482 A5 237 26 5.5 -2.2 -0.5 65.9 105162917 B2 391 43.2 5 -12 -0.77 34.9 

GI  نمایه ژن :NCBI  ،GR  ،گروه ژن :PL  ،طول توالی پپتیدی :MW ( وزن مولکولی :kD  ،)pI  ،نقطه ایزوالکتریک :NC  ،بار خالص :HP گرایی،  : متوسط آبII .شاخص ناپایداری : 

 در کنجد ERF. خصوصیات فیزیکوشیمیایی اعضای خانواده 3ول جدادامه 
GI GR PL MW pI NC HP II GI GR PL MW pI NC HP II 

105157874 B2 388 43.1 4.8 -14 -0.75 40.1 105171720 B3 134 15.1 9.2 3.9 -0.89 51.2 
105163098 B2 251 28.2 7.8 1.1 -0.91 39.9 105171122 B4 377 41 5.2 -15.1 -0.63 50 
105171556 B2 225 25.4 6.6 -0.8 -0.93 42.9 105179326 B4 417 45 8 1.5 -0.66 69.1 
105164449 B3 239 26.2 8.7 2.1 -0.37 53.5 105158228 B4 263 29 9.2 4.9 -0.85 62.7 
105160657 B3 240 26 5.8 -2.9 -0.38 55.8 105168482 B4 229 25.8 9.6 10.1 -0.84 60.2 
105175593 B3 159 17.5 7.1 0.1 -0.6 52.3 105160386 B5 401 45.1 4.8 -20.8 -0.68 56.5 
110012170 B3 144 15.8 8.1 1 -0.76 50.8 105166722 B5 372 41.4 4.7 -20.8 -0.71 48.7 
105174107 B3 211 23.7 6.7 -0.6 -0.65 59 105158500 B5 329 35.9 5 -9.9 -0.52 39.7 
105174117 B3 187 21 6.6 -0.2 -0.56 58 105164024 B5 356 39 5.3 -6.9 -0.62 49.4 
105174125 B3 191 21.3 6.4 -0.9 -0.55 61.5 105156389 B5 211 23.8 7.8 1 -0.82 48.9 
105175644 B3 272 30.8 5.2 -8.8 -0.64 58.1 105174394 B5 321 36 5.3 -12.4 -0.64 37.9 
105163586 B3 163 17.9 5.7 -3 -0.65 52.6 105173145 B5 315 35.4 6 -2.9 -0.72 48.4 
105171718 B3 130 14.6 6.4 -1 -0.98 43.9 105163850 B5 237 26.9 5.4 -5.9 -0.75 58.4 
105163587 B3 151 16.7 8.2 1.1 -0.85 48.5 105158389 B6 189 20.9 9.6 7.1 -0.69 63.6 
105167788 B3 146 16.5 8 1 -0.77 72.1 105164694 B6 187 20.4 8.8 3.1 -0.56 65.8 
105167789 B3 166 18.6 6 -2.8 -0.86 61.8 105164581 B6 207 23.1 8.9 4.2 -0.63 54 
105167791 B3 151 17 7.9 0.9 -0.66 71.9 105164992 B6 178 20.1 8.8 3.3 -0.76 45.8 
105161291 B3 192 21.6 4.6 -13.1 -0.56 56.2 105158331 B6 171 19.5 8.3 2.3 -0.81 42.2 
105163408 B3 255 28.3 5.7 -3 -0.73 71.3 105174306 B6 272 29.9 8.6 2.5 -0.72 55 
105158452 B3 234 26.1 5.2 -5.1 -0.61 49.1 105167730 B6 345 38.7 4.6 -24.1 -0.61 56.3 
105171710 B3 236 26.2 5.3 -7.8 -0.68 64.3 105177355 B6 379 42.3 4.7 -23.9 -0.57 46.4 
105160656 B3 320 35.7 7.8 1.1 -0.6 56.7 105159638 B6 280 31.4 5.2 -8.7 -0.72 46.4 
105179200 B3 266 29.8 7.1 0.1 -0.69 58.2 105170257 B6 278 31.1 6.6 -0.9 -0.64 41.2 
105164363 B3 254 28.3 5.9 -2.1 -0.51 65.7 105161026 B6 357 39.2 4.5 -27.9 -0.6 49.5 
105160655 B3 229 25.3 5.2 -6 -0.64 69 105156390 B6 354 39.3 4.6 -23.9 -0.65 46.6 
105179201 B3 215 23.8 5.1 -7 -0.62 60.7 105162118 B6 164 18.2 6.9 -0.1 -0.45 39.6 
105169546 B3 278 30.7 6.4 -1 -0.77 45.3 105161018 B6 236 25.9 6.9 -0.1 -0.74 42.3 
105172721 B3 269 29.7 6.8 -0.5 -0.78 51.2         

GI  نمایه ژن :NCBI  ،GR  ،گروه ژن :PL  ،طول توالی پپتیدی :MW ( وزن مولکولی :kD  ،)pI  ،نقطه ایزوالکتریک :NC  ،بار خالص :HP گرایی،  : متوسط آبII .شاخص ناپایداری : 

 
ژن به  ساختاری  تنوع  شناخت  بین  منظور  در  ها 

با    ERFاعضای   مقایسه  خانواده گ ی د و  های  ر 
AP2/ERF   مورد  سازمان اینترون  اگزون/  نواحی  دهی 

داده  3بررسی قرار گرفتند )شکل   نشان  (. همانطور که 
اگزون  تعداد  است،  زیرخانواده  شده  در    DREBهای 

یک    2-1محدوده   حاوی  تنها  موارد  بیشتر  در  و  بوده 
در میان ژن اگزون می  زیرخانواده  باشد.  نیز    ERFهای 

می   1-3 دیده  اگزون  با  ناحیه  اکثریت  اگرچه  شد، 
به ژن  بود.  اگزونی  تک  ژن  های  بجز  مشابه  طور 

ژن   4با    105166361 سایر  تنها    RAVهای  اگزون 
از سوی دیگر ژن  بودند.  اگزونی  ناحیه  های  دارای یک 

Soloist    وAP2    ساختار اگزونی  متعدد  نواحی  دارای 
  Soloistدو ژن گروه    که هر ژنی خود بودند. به طوری 

نیز    AP2های خانواده  ناحیه اگزونی بودند. ژن   7دارای  
ناحیه اگزونی داشتند. مشابه    10تا    7در ساختار ژنی خود  

ها  های مرتبط با پاسخ به تنش در سایر خانواده   ERFبا  
 Guo etشود ) نیز تعداد کم یا فقدان اینترون دیده می 

al., 2014; Jing et al., 2016  .)  نظر به  بنابراین 
رسد تعداد پایین اینترون یک الگوی تکاملی حفاظت  می 

های مرتبط با تنش باشد چرا که به بیان  شده در بین ژن 
در  ها سرعت می این ژن  احتمالی  از خطاهای  و  بخشد 

می  ممانعت  پیرایش  فرآیند  ) حین   Jeffares etنماید 

al., 2008 .) 
توالی پپتیدی  های حفاظت شده در  در ادامه موتیف 

گروه ژن  اساس  بر  مورد  ها  فیلوژنتیکی  درخت  بندی 
موتیف حفاظت    12(. تعداد  4بررسی قرار گرفت )شکل  
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کنجد شناسایی گردید    AP2/ERFهای  شده برای ژن 
آن  عمومی  مشخصات  جدول  که  در  شده    4ها  آورده 

توافق  مورد  توالی  بررسی  شناسایی  موتیف  است.  های 
موتیف  که  داد  نشان  دامنه    5و    2،  1های  شده  با 

AP2/ERF    موتیف همچنین  دارند.  با    12ارتباط  نیز 
بر    B3دامنه   بود.  ارتباط  موتیف    ه ی پا در    2و    1نتایج، 
پروتئین( حضور داشتند    141ها ) در تمامی پروتین   تقریباا

توالی  مشترک  وجه  واقع  در  آمینواسیدی  و  های 
AP2/ERF   موتیف در    10و    7،  3های  بودند.  فقط 

حضور داشتند. همچنین موتیف    AP2های خانواده والی ت 
مشاهده گردید.    Soloistو    AP2نیز تنها در خانواده    5

موتیف   اعضای    12حضور  پروتئینی  توالی  در  تنها  نیز 
RAV    موتیف دیگر،  سوی  از  شد.  در    11دیده  فقط 
  9و    8های  شناسایی شد. همچنین موتیف   ERFخانواده  
به  تو نیز  در  تنها  زیرخانواده  الی ترتیب  پپتیدی  های 

DREB    وERF   .مشاهده شدند 
 

 
 

 

 
 

 
 

 

 
 

 

 
 

 

 
 در کنجد. AP2/ERFابر خانواده  یهان یپروتئ ی مربوط بهژن یساختارها شیآرا. 3شکل 

 

 
 در کنجد.  AP2/ERFهای حفاظت شده در توالی پروتئینی اعضای ابر خانواده آرایش موتیف  . 4شکل 

 
 کنجد AP2/ERFهای حفاظت شده شناسایی شده در ابر خانواده  . مشخصات موتیف4جدول 

 شماره نمایش لوگو  نویسیحاشیه نواحی 

Sites Annotation Logo No. 

141 AP2/ERF 
 

1 

141 AP2/ERF 
 

2 

25 NA 
 

3 
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124 NA 
 

4 

24 AP2/ERF 
 

5 

135 NA 
 

6 

16 NA 
 

7 

24 NA 
 

8 

11 NA 
 

9 

8 NA 
 

10 

24 NA 
 

11 

3 B3 
 

12 
 

 
 

 

 

اعضای    AP2منظور بررسی تفاوت میان دامنه  به
DREB    وERF    دو این  دامنه  شده  همتراز  توالی 

(. بنابر  5زیرگروه مورد مقایسه قرار گرفته شد )شکل  
موارد   اکثر  در  در    2نتایج  شده  حفاظت  اسیدآمینه 

متفاوت بود. در    ERFو    DREBبین    21و    16ناحیه  
زیرگروه  پروتئین  اسیدهای  به  DREBهای  ترتیب 

  ( حفاظت شده E( و اسید گلوتامیک )Vآمینه والین )
حالی  در  پروتئین بودند.  متناظر  جایگاه  در  های  که، 

ERF  ( آلانین  شده  حفاظت  آمینه  و  Aاسیدهای   )
 ( آسپارتیک  شده Dاسید  حفاظت  الگو  چنین  بود.  ی  ( 

در سایر گیاهان نیز نشان    ERFو    DREBمتمایز بین  
 Sakuma et al., 2002; Sharmaداده شده است ) 

et al., 2010  در آرابیدوپسیس نشان داده شده است .)
پروتئین   عملکرد صحیح  برای  حضور    DREB1Aکه 

از   مذکور  نواحی  در  گلوتامیک  اسید  به  نسبت  والین 
بیشتری برخوردار است و جایگزینی آن موجب   اهمیت 

به   اتصال  توانایی  شدید  پروتئین    DNAکاهش  این 
 (. Sakuma et al., 2002خواهد شد ) 

 ERFهای ژن  پروفایل بیانی

های برگ، ریشه،  در بافت  ERFهای خانواده  بیان ژن 
حال   در  دانه  و  رسیده  دانه  کپسول،  پرچم،  گل، 

های پیشین کنجد  های پروژهزنی بر اساس داده جوانه
ارزیابی گردید )شکل   و  به  -6محاسبه  توجه  با  الف(. 

ژن  برگ  بافت  در  (،  B1)گروه    ERF4Lهای  نتایج، 
RAP2.4    وRAP2.13    گروه(A6 به و  با  (  ترتیب 

  105158942و    105176475،  105178559شناسه  
نیز   ریشه  بافت  در  داشتند.  را  بیان  سطح  بیشترین 

ژن  برای  بیان  (،  B1)گروه    ERF4Lهای  بیشترین 
RAP2.3    وERF071    گروه(B2  شناسه با   )

دست  ه ب  105163098و    105171556،  105178559
ژن    ERF4L(،  A5)گروه    ERF017Lهای  آمد. 
و  B1)گروه    )RAP2.13    گروه(A6  شناسه با   )

در بافت    105158942و    105178559،  105161950
ن برخودار  گرا یدگل از بیشترین سطح بیان نسبت به  

ژن  به  متعلق  نیز  پرچم  در  بیان  بیشترین  های  بودند. 
RAP2.12L    گروه(B2  ،)ABR1L    گروه(B4  و  )
RAP2.12L    گروه(B2شناس با  ،  105157874ه  ( 
  ERF4Lهای  بود. ژن   105162917و    105179326

و  B3)گروه    ERF5L(،  B1)گروه    )RAP2.12L  
با شناسه  B2)گروه   و    105160656،  105178559( 

کپسول    105157874 در  بیان  سطح  بالاترین  دارای 
های بالغ کنجد نیز بیشترین بیان برای  بودند. در دانه

(  A3)گروه    ABI4(،  A2)گروه    RAP2.2Lهای  ژن
با شناسه  B2)گروه    RAP2.12Lو    )105166938  ،

آمد. همچنین  هب   105157874و    105160869 دست 
ERF4L    گروه(B1  ،)ERF5L    گروه(B3  و  )

RAP2.3    گروه(B2  شناسه با   )105178559  ،
بیشترین    105171556و    105160656 دارای  نیز 

 زنی بودند.  بیان در دانه در حال جوانه 
مجموع   می در  نشان  نتایج  اعضای  این  که  دهد 



 13 ... ها در  آن  انیو ب ERF یسیجامع خانواده عامل رونو  لیو تحل هیتجزباقری و همکاران:  

 

 

نقش مهمی در رشد و نمو گیاه    احتمالاا   ERFخانواده  
یافته  با  مطابق  باشند.  بالای  داشته  بیان  ما  های 

خانواده  ژن بافت  ERFهای  گیاهان  در  مختلف  های 
 ( است  شده  گزارش   ,.Charfeddine et alمتعدد 

2015; Zhang and Li, 2018; Kabir et al., 

ای بر روی عناب چینی بیان بالای  در مطالعه   (.2021
بافت  ERFهای  ژن های میوه، گل و برگ نشان  در 

(. نشان داده شده  Zhang and Li, 2018داده شد )
( در تنظیم فرآیندهای  A6)گروه    RAP2.4است که  

از جمله طویل شدن   اتیلن  و  نور  با  واسطه شده  نمو 
شدن  ساقه طویل  گلدهی،  زمان  تشکیل  چه،  ریشه، 

( دارد  نقش  مویین  در  Lin et al., 2008ریشه   .)
که   شد  داده  نشان  )گروه    RAP2.3آرابیدوپسیس 

B2)  به( اکسید  نیتریک  حسگر  عمل  NOعنوان   )
سیگنال  مسیر  تقویت  در  و  با  کرده  مرتبط  دهی 

( اسید  م ABAآبسیزیک  جاسمونات  و  می ؤ(  باشد  ثر 
(Leon et al., 2020داد نشان  همچنین  شده  (.  ه 

که   در    ABI4است  بذر  اولیه  خواب  تنظیم  در 
بین   توازن  کنترل  طریق  از  و    ABAآرابیدوپسیس 

( اسید  د GAجیبرلیک  نقش  )ار(   ,.Shu et alد 

2013  .)ABR1   به بیان  نیز  کننده  مهار  یک  عنوان 
با  ژن شده  تنظیم  آرابیدوپسیس    ABAهای  در 

( است  شده  (.  Pandey et al., 2005پیشنهاد 
گروه    RAP2.2همچنین   تنظیم    B2از  در  نیز 

بیوسنتز اسیدهای چرب و مسیر سنتز اسیدهای چرب  
( دارد  نقش  اشباع  ادامه    (.Li et al., 2012غیر  در 

ژن  نسبی  خانواده  بیان  تنش   ERFهای  های  تحت 
بر   غرقابی  و  اسمزی  شوری،  خشکی،  شامل  محیطی 

ارزیابی  های بیانی در دسترس مورد سنجش و  پایه داده 
دست آمده نشان داد  ه ب(. نتایج ب -6قرار گرفت )شکل  

ژن  کنجد  برگ  در  خشکی  تنش  تحت  های  که 
RAP2.2L    گروه(A2  ،)ERF017L    گروه(A5  و  )
ERF061L    گروه(A6  شناسه با   )105166938  ،

بیشترین افزایش بیان را    105158636و    105173834
تنش  طول  در  دیگر  سوی  از  داشتند.  شاهد  به    نسبت 

ژن  نیز  و    TINYL(،  B5)گروه    PTI6های  اسمزی 
TINY    گروه(A4  شناسه با   )105173145  ،

بیشترین افزایش بیان را    105162060و    105173545
دادند. همچنین تحت   نشان  کنترل  به  نسبت  ریشه  در 

ژن  شوری  (،  A5)گروه    ERF017Lهای  تنش 
ABR1L    گروه(B4  و  )DREB3    گروه(A4  با  )

در    105157670و    105179326،  105173834شناسه  
بخش هوایی کنجد بیشترین افزایش بیان را نسبت به  

ژن  دادند.  نشان  عادی  ،  ERF096های  شرایط 
ERF098L    وERF5L    گروه(B3  شناسه با   )
نیز دارای    105160656و    105163587،  105171718

غرقابی   شرایط  تحت  ریشه  در  بیان  افزایش  بیشترین 
بودند.  شاهد  به  ژن در    نسبت  اما،  مقابل  های  نقطه 

TINYL  ،ERF023    گروه(A4  و  )WIN1L    گروه(
B6  شناسه با  و    110012885،  105173545( 

بیشترین کاهش بیان تحت تنش خشکی    105164581
همچنین   دادند.  نشان  برگ  بافت  در  شاهد  به  نسبت 
بیان   کاهش  بیشترین  ریشه  در  اسمزی  تنش  تحت 

ژن  برای  )گروه    ERF087L  ،ERF003Lهای  نسبی 
B6  و )ERF062    گروه(A6  با شناسه )105174306  ،

سوی  ه ب   105172058و    105158331 از  آمد.  دست 
ژن  و  A4)گروه    ERF039L  ،TINYLهای  دیگر،   )

ERF1AL    گروه(B3  شناسه با   )105164366  ،
بیان    105164449و    105173545 کاهش  بیشترین 

هوایی   اندام  در  شوری  تنش  تحت  را  شاهد  به  نسبت 
بیشترین  نشان   غرقابی  تنش  تحت  همچنین  دادند. 

(،  B3)گروه    ERF1Lهای  کاهش بیان نسبی برای ژن 
ERF039    گروه(A4  و )CRF2    گروه(B5  با شناسه )

دست  ه ب   105164024و    105173325،  105174107
از نقش    آمد.  این بخش حاکی  نتایج  در مجموع برآیند 

های  در تنظیم پاسخ کنجد به تنش   ERFهای  مهم ژن 
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می  غرقابی  و  شوری  خشکی،  جمله  از  باشد.  محیطی 
های این مطالعه در آرابیدوپسیس بخوبی  مشابه با یافته 

گروه   اعضای  که  است  شده  داده  جمله    A2نشان  از 
DREB2A    که همولوژی قابل توجهی باRAP2.2L  

دارند   نقش  خشکی  تنش  به  تحمل  در  دارد،  کنجد 
 (Mizoi et al., 2012  داده نشان  متعدد  مطالعات   .)

ثر  ؤ های م در تنظیم بیان ژن  A6است که اعضای گروه  
ها، پراکسیدازهای  در تحمل خشکی از جمله آکوئاپورین 

پروتئین  و  دهایدرین به   LEAهای  کلروپلاستی  ها  ویژه 
م  ) ؤ نقش  دارند   Rae et al., 2011; Rudnik etثر 

al., 2017 ا بیان بالای ژن  (. مطابق با نتایج مABR1  
نشان    ( B4)گروه   تنش شوری  تحت  آرابیدوپسیس  در 

 ( است  شده  همچنین  Pandey et al., 2005داده   .)
های فاقد این ژن بشدت  گزارش شده است که موتانت 

ژن   بیان  افزایش  بودند.  حساس  شوری    DREB3به 
گزارش    ( A4)گروه   شوری  تنش  تحت  گوجه  در  نیز 

 Islam andضر مطابق دارد ) شده است که با نتایج حا 

Wang, 2009 .) 

  ERF061Lبا توجه به نتایج قبلی، بیان نسبی ژن  
تحت تنش خشکی    105158636( با شناسه  A6)گروه  

روش   به  متحمل  و  حساس  ژنوتیپ  دو    qPCRدر 
یافته  افزایش  بیان  گرفت.  قرار  ژن  موردمطالعه  ی 

ERF061L    نسبت به شاهد در شرایط خشکی ضعیف
تا متوسط در هر دو ژنوتیپ مشاهده گردید، اگرچه این  

)شکل   بود  بیشتر  متحمل  ژنوتیپ  در  اما  7افزایش   .)
حساس بیان این ژن به  تحت خشکی شدید در ژنوتیپ  

سطحی نزدیک شاهد کاهش پیدا کرد، در حالی که در  
بیان   متحمل  بسیار    ERF061Lژنوتیپ  میزان  به 

چشمگیری نسبت به سطوح قبلی افزایش یافته بود. این  
حساس  ژنوتیپ  در  بیان  شدید  خشک   کاهش  ی  تحت 

احتمالاا آنزیم به   شدید  و  ساختارها  تخریب  های  علت 
ی  عاد   منجر به اختلال در فعالیت   هایتااحیاتی بوده که ن 

 سیستم دفاعی این گیاهان گردید.  
 

 
 
 

 
 

 

 
 کنجد. ERFو ب(  DREBهای الف( در زیرخانواده AP2/ERهای همتراز شده دامنه . توالی 5شکل 
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های موردمطالعه های غیر زنده. بافتهای مختلف و ب( تحت تنش کنجد الف( در بافت ERFهای خانواده . پروفایل بیانی ژن 6شکل 

ترتیب از چپ به  های غیر زنده به زنی. تنش ترتیب از چپ به راست: برگ، ریشه، گل، پرچم، کپسول، دانه رسیده، دانه در حال جوانه به 
:  1(. سطوح تنش WR( و غرقابی در ریشه )SS(، شوری در بخش هوایی )OR(، اسمزی در ریشه )DLراست: خشکی در برگ )

 ها(. : شدید )شرح کامل در بخش مواد و روش 3: متوسط و 2ضعیف، 
 

 
 

 

 
 

 

در ادامه پس از آبیاری مجدد گیاهان متحمل بیان  
تر از شاهد کاهش یافت. در حالی  این ژن به سطح پایین 

افزایش   موجب  مجدد  آبیاری  حساس،  ژنوتیپ  در  که 
بیان ژن مورد نظر به سطحی بالاتر از شاهد و خشکی  

 گردید.   شدید 
 
 

 

 
 

 

کارگیری  ه رسد گیاه متحمل با ب در واقع به نظر می 
تنظیم  مکانیسم  جمله  از  مناسب  خشکی  به  پاسخ  های 

بیان   به تحمل شرایط تنش    ERF061Lبالای  موفق 
احتمالاا  اساس  این  بر  و  با    گردید  تنش  رفع  از  پس 

ژن  بیان  را  کاهش  خود  انرژی  خشکی  با  مرتبط  های 
ارهای خود نموده باشد. در  صرف بازیابی و ترمیم ساخت 

احتمالاا حساس  ژنوتیپ  در  اما  مقابل  شدت    نقطه 
ها به قدری بود که بعد از آبیاری مجدد نیز هنوز  آسیب 

 های دفاعی بوده باشد.  گیاه دگیر مکانیسم 
ما   نتایج  با  )   Dossaمشابه  همکاران  (  2016و 

ژن   بالای  بیان  تنش    ERF061افزایش  تحت  را 
دادند و این بیان بالا را نشان از    خشکی در کنجد نشان 

در   دانستند.  خشکی  به  تحمل  در  ژن  این  مهم  نقش 
یافته  مطالعه  افزایش  بیان  نیز  ذرت  روی  بر  دیگر  ای 

ERF061   ( تحت تنش خشکی مشاهده گردیدZhang 

et al., 2017  پیشنهاد شده است که افزایش بیان این .)
تحمل یا سازگاری گیاه را نسبت به خشکی    ژن احتمالاا

پیش  که  همانطور  دهد.  اعضای  افزایش  شد،  بیان  تر 
دهنده به خشکی  های پاسخ در تنظیم بیان ژن   A6گروه  

دهایدرین  جمله  آ از  پراکسیداز ها ن ی کوئاپور ها،  و    ،  ها 
انگشت    ی س ی ژن از خانواده عامل رونو   ن ی چند همچنین  

دارن   ( TF-ZF)   1ی رو  کلیدی  ) نقش   et al.Rae ,د 

2011; Rudnik et al., 2017 به نشان  (.  ویژه  طور 

 
1. Zinc finger transcription factor 
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  های ژن  م ی با تنظ داده شد که عوامل رونویسی این گروه 
چرب(    ی دها ی کننده اس   ل ی )طو   دالانگاز اسی ی کمپلکس فت 

کوت  موم  خشک   ی کول ی تجمع  به  تحمل  افزا   ی و    ش ی را 
) ی م   ,.Zhang et al., 2005; Yang et alدهد 

دم بنابراین    (. 2020 به  توجه    به   شونده متصل   ن ی با 
DNA   ار ی گروه احتمال بس   ن ی ا  ی اعضا   ن ی مشابه ب   ار ی بس  

متصل شده و    کسان ی   های ف ی وجود دارد که به موت   ی قو 
)   کسان ی نقش    ی دارا   ,.Weirauch et alباشند 

2014 .) 
از ژنوم    ERFژن    113در این بررسی، در مجموع  

کنجد شناسایی گردید. همچنین اعضای این خانواده به  
  ERFژن    67و    DREBژن    46دو زیرخانواده شامل  

فیلوژ  روابط  شدند.  خصوصیات  تقسیم  نتیکی، 
پروتئین  و  فیزیکوشیمیایی  ژنی  ساختارهای  ها، 

  ERFشده ویژه خانواده  های آمینواسیدی حفاظت موتیف 
اعضای   مجموع  در  شدند.  شناسایی  در    ERFکنجد 

ویژه در ریشه، کپسول و گل  های مختلف کنجد به بافت 
 ای برخوردار بودند. از بیان قابل ملاحظه 

 
در برگ   ERF061اثر تنش خشکی بر بیان نسبی ژن  . 7شکل 

:  D2: خشکی ضعیف؛ D1: شاهد؛ C0های کنجد. ژنوتیپ 
 : آبیاری مجدد. R4: خشکی شدید؛  D3خشکی متوسط؛ 

 

های  بیانی نشان داد که اکثر ژن های  همچنین پروفایل 
ERF   های غیر زنده از جمله خشکی، شوری و  به تنش

می  پاسخ  ژن غرقابی  میان،  این  در  های  دهند. 
RAP2.2L ،  PTI6 ،  ERF017L   و  ERF096  

تنش   ب ی ترت به  اسمز ی خشک   های تحت  شور ی ،  و    ی ، 
،  ن ی افزون بر ا   . بشدت افزایش بیان نشان دادند غرقاب  

ویژه تنش  ها به در تمامی تنش   که   ERF061Lبیان ژن  
طور جداگانه در  خشکی دارای بیان افزایش یافته بود، به 
بررسی    qPCRدو ژنوتیپ متحمل و حساس به روش  

در    کنجد   متحمل   پ ی در ژنوت   این ژن   ی نسب   ان ی ب گردید.  
بیشتر    ی خشک   ط ی شرا   تحت حساس  ژنوتیپ  با    سه ی مقا 
داده   . باشد می  مطالعه  درک  این  برای  را  مهمی  های 

نموده است که    ERFتکامل و عملکرد خانواده   فراهم 
کنجد  می  تحمل  بهبود  جهت  آینده  مطالعات  در  تواند 

 های محیطی مورد استفاده قرار گیرد. تحت تنش 
 

 ی سپاسگزار 
بدین  کمکنویسندگان  از  دانشگاه    وسیله  حمایت  و 

  نتیکپژوهشکده ژکشاورزی و منابع طبیعی ساری و  
در مراحل انجام    نطبرستا  یورزکشا  یورفنایستزو  

 نمایند. این پژوهش تشکر و قدردانی می 
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