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از   ژنی  خانوادهریز یکی  کلسیم،حسگر های   یهان یپروتئ   های 
یک  هب  که  بوده  B  (CBLs)  نینئوریکالسشبه   رسان امیپ  مولکولعنوان 
و    هیثانو بیولوژیکی  فرایندهای  از  بسیاری  مولکولی  در  عملکردهای 

ایفا می سلول نقش    تحقیق، بررسی گستره ژنومی  ن یا  در  کنند.های گیاهی 
ژن  نهتعداد گرفت.  قرارمورد بررسی  کنجد اهیگ  در CBL یژن رخانوادهیز

SiCBL  ب  کنجد  ژنوم  در که  گردید    با  گی ورتولوا  روابط  هیپا  رشناسایی 
  ،SiCBL1  ینیپروتئ  گروه  ششدر قالب    س،یدوپسیآراب  ی گیاه مدلهاژن

SiCBL2،  SiCBL3،  SiCBL4،  SiCBL8  و SiCBL10  ی بنده طبق 
مولکولشدند وزن    37/ 9  یال  4/24  همحدود   در  SiCBL  یهانیپروتئ  ی. 
ناپایدیاس   کیزوالکتریا pH همحدود  دالتون،کیلو    99/33  یداری، شاخص 

  GRAVYو    89/106  الی  29/80  کیفاتیدرصد و شاخص آل  46/47  الی
بینی تغییرات پس از ترجمه متغیر بود. پیش 061/0الی  -420/0در محدوده 

موتیف  CBLی  نیپروتئ   یتوال داد  همه    ونیلاس یتوئیپالم  نشان  در 
حالی   CBL  هایپروتئین  در  شد،  مشاهده  کنجد  فاقد گیاه  آنها  اکثر  که 
های ژندرصد    11بودند. در بررسی ساختار ژنی،    ونیلاسیستویریمموتیف  

SiCBL    ،اگزون نه  و    11دارای  اگزون  هشت  دارای  درصد    77درصد 
 زیرخانواده  RNA-seqتجزیه و تحلیل الگوی  دارای هفت اگزون بودند.  

SiCBL    تیمار  تحتPEG  داد در دو    نشان  این خانواده  اعضای  اگرچه 
ای داشتند ولی هر یک  مشابه  نسبت   بهرقم حساس و متحمل، الگوی بیان  

به ژنی  خانواده  این  اعضای  بیان از  الگوی  از  عملکردی،  انشقاق  دلیل 
های خانواده ژنی  منحصربفردی برخوردار بودند. مطالعات تکمیلی بیان ژن 

SiCBL    وSiCIPK   تنش تحقیقات    مختلف  یستیز  ریغ  یهاتحت  در 
  SOSهای مرتبط با مسیر  در درک مکانیسم تنظیمات بیان ژن   تواندآتی می 

  .باشد دیمف

 

 . CBL ،PEG کنجد، ،یخانواده ژن م،یکلس حسگر :یدیکل یهاواژه

 

Calcineurin B-like proteins (CBLs) are a subfamily of 

calcium sensors that play a role in various plant cell 

processes and molecular functions. In sesame 

(Sesamum indicum), in silico analysis of the CBL gene 

family was performed to identify CBL proteins 

involved in calcium signaling. Using their orthologic 

relationships with Arabidopsis homolog genes, the nine 

SiCBL genes were identified and subdivided into six 

groups: SiCBL1, SiCBL2, SiCBL3, SiCBL4, SiCBL8, 

SiCBL10. The molecular weight of SiCBL proteins 

ranged from 24.4 to 37.9 kDa, the Isoelectric acid pH 

range, the instability index ranged from 33.99 to 47.46 

percent, the aliphatic index ranged from 80.29 to 10.89, 

and the GRAVY ranged from -0.420 to 0.061. 

Prediction of post-translational modifications revealed 

that palmitoylation motif was observed in all siCBL, 

however majority of them did not have myristoylaton  
motif. In term of gene structure, 11% of SiCBL genes 

had nine exons, 11% had eight exons and 77% had 

seven exons. The RNA-seq pattern of the SiCBL 

subfamily under PEG treatment revealed that, whereas 

members of this gene family had generally similar 

expression patterns in both susceptible and tolerant 

cultivars, due to functional Convergence, each member 

of this gene family had a distinct expression pattern. 

Future research on the expression of SiCBL and SiCIPK 

gene family genes under various abiotic conditions 

could aid in understanding the mechanism of 

expression control of SOS-related genes. 

 

Keywords: Calcium sensor, CBL, Gene family, PEG, 

Sesame.  
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 ( Sesamum indicumدر گیاه کنجد )   CBLبررسی بیوانفورماتیکی اعضای خانواده ژنی 

 تحت تنش خشکی   
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 همقدم

 خانواده  از Sesamum indicum یعلم   نام   با   کنجد

Pedaliacea در   یروغن   یهادانه   ن یمهمتر   از   یکی  
  از   یک ی  و  شود ی م   محسوب  افته ی  توسعه   ی کشورها

  توسط   که   است  ی روغن  ی هادانه گیاهان    ن یتری م یقد
  سال   5000  به  آن  خچه ی تار  که  شده  شناخته  بشر

 ,.Rahimi et al)   رسد ی م  هندوستان   در  ش یپ

می (2020 یکساله  علفی  گیاهی  کنجد  با  .  که  باشد 
نیمه  و  به مناطق خشک  و  شده  سازگار  عنوان  خشک 

است شده  شناخته  روغنی  گیاهان   Roul et)  ملکه 

al., 2017)  .از   پس   کنجد   جمله   از  ی روغن   ی هادانه  
  . دهندی م ل یتشک را جهان  ییغذا ره یذخ  نیدوم  غلات
در    رقم،  به  بسته  این گیاه  دانه  در  موجود  غن رو  مقدار
 ,.Rahimi et al) باشدی م وزن دانه  درصد  50 حدود 

  راه  سر  بر   یاساس  مشکلات   از  ی کی   .(2020
  جهت  تیفی ک  با   و  ن یر ی ش  آب   منابع  کمبود   ، یکشاورز

در    (Esfandiari, 2001)  است  ی اریآب امر  این  که 
اخیر  سال تغ  باهای  به  از  م یاقل  اتریی توجه  بیش  ی 

بررسی  است.  یافته  نمود  می پیش  نشان  که  ها  دهد 
آبی از خود  تحمل قابل قبولی به شرایط کم   این گیاه 

که خود دلالت    (Silva et al., 2016)   دهدنشان می 
مکانیسم تکامل  و  وجود  در  بر  خاص،  تنظیمی  های 

   باشد.های شوری و خشکی می مواجهه با تنش 
اخ  قات یتحق دهه  که    ری چند  است  داده  نشان 

  ، یات یح  ند یفرآ   کیعنوان  به  م یکلس  نگ یگنالیس
متعدد    یخارج   یهابه محرک  تا  ساخته را قادر   اهانیگ

فرا   دادهپاسخ     یر نظ  سلول  یاساس  یندهایو 
  خاص   های دهنده انتقال   ها وها، پمپکانال  سازیفعال

  هماهنگدارند را    قرار  سلولی   مختلف  غشاهای  در  که
تنظیم   در   .(Dodd et al., 2010)  ندینما  و 

  ی هان ی پروتئ  م،یکلس  کنندهم یتنظ  ی ژن  یهاشبکه
  عمل   حسگر   ی هامولکول  عنوان به  م یکلس  به   متصل 
  را   ی سلول  میکلس  یهاام یپ  خاص  طوربه   و  نموده

  ی رهایمس  به  را   هاام یپ  ن یا  و   ندینمای م   افتیدر
 Li et al., 2016; Yin) کنندی م  منتقل   دستن یی پا

et al., 2017)  .ن یدم  توسط  تواند یم  م یکلس  امیپ  
1hand-EF  ی هانیپروتئ  CBL  دی د  از.  شود   افت یدر  

  حداکثر   هاCBL  م،یکلس  ونی  اتصال  جهت  ی ساختار
  توانندی م   که  بوده  EF-hand  نی مدُ چهار  یدارا

 Nagae et)  شوند  متصل  میکلس  ونی  چهار  به  حداکثر

al., 2003; Sánchez-Barrena et al., 2005).      
پیام   انتقال  و  دریافت  برای    CBL-CIPKشبکه 

ب و  تالیانا  آرابیدوپسیس  گیاه  در  بار   واسطههنخستین 
شامل سه    که  شد  شناسایی SOS مسیر  کشف خود 

و    AtCBL4 (SOS3) ،  AtCIPK24 (SOS2)ژن
باشد  می   SOS1( +H/+Na(پورتر  آنتی   ت ینها  در 
(Kim et al., 2007; Monihan et al., 2016)  .

همچنین  شبکه    اکسین،   تنظیم  در   مهمی   نقش   این 
شدن  و ABA سیگنالینگ بسته  و    ایفا   روزنه  باز 

  تنش   یونی،   تنش  مانند  غیرزنده  هایتنش .  کندمی
فعال   دمای   و   اسمزی به  منجر  مسیر  شدید  شدن 

شوری   سیگنالی  به  حساسیت    و  ( SOS)  2فوق 
خود،  می (  ROS)  3فعال   اکسیژن  هایگونه  که  شود 
  های پاسخگو به تنش  رونویسی  شدن فاکتورهای فعال

دارد    غیرزنده  پی  در   ;Kim et al., 2007)را 

Monihan et al., 2016) به تنش    . در القای تحمل
عمل    ها CBLاب  تعاملدر    AtCIPK24شوری، ژن  

حالی  در  مستقر  مسیر  در SOS1 کهکرده،    در  ژنی 
شود  می   فعال CBL10-CIPK24 تونوپلاست توسط

(Kim et al., 2007; Monihan et al., 2016)  .
تحقیقات   کمک گذشتهدر    ژنومیکس  آنالیز  به 

زیادی    ، CBL/ CIPKهایژن   ایمقایسه  اطلاعات 
توالی محافظت  و  پیچیدگی   عملکرد،  بارهدر   شدگی 

  شبکه   تکامل   خصوصاً CBL/ CIPK خانواده
  از   مختلف،  گیاهان   در   CBL-CIPK  سیگنالینگ 

 ,.Yu et al)  شده  ارائه  چوبی   گیاهان   تا   جلبک

 
1. Elongation factor (EF) hand domains 

2. Salt Overly Sensitive (SOS) 

3. Reactive oxygen species 



 19 ...  کنجد   اه یدر گ CBL  یخانواده ژن یاعضا  یکیوانفورماتیب یبررسعرب و همکاران:  

 

نقش  (2014 موید    CBL-CIPK  هایکمپلکس   که 
تنش   تنظیمات  در به    و   زنده  غیر  مختلف   های پاسخ 

  ق، ی تحق  ن یا  در . بود  مغذی  مواد   سیگنالینگ   آبشارهای 
شناسابه   ی ژن  خانواده  کویلیسنی ا  ی بررس  و  ییمنظور 

CBL  ،  خانواده این  ژنی  در    کنجد  اهیگ  دراعضای 
   گرفت. قرار  یبررس  مورد ی ژنوم گستره سطح 

 

 ها روش   و مواد
 CBLخانواده ژنی   یی اعضایشناسا

   گیاه کنجد  CBLخانواده ژنی  

  ی ها ژن   1CDSو    ی ن ی پروتئ   ، ی ژنوم   ی ها ی توال   نخست 
پا   کنجد،   در   م ی کلس حسگر     NCBI  ژنوم   گاه ی از 

 (https://www.ncbi.nlm.nih.gov / در   شد.   افت ی ( 
همولوگ  های ژن   یی شناسا برای   گیاه    CBLهای  در 

  ی ژن   خانواده   ی ن ی پروتئ   ی ها ی توال   ابتدا   ، ( SiCBLکنجد ) 
CBL   انا ی تال   س ی دوپس ی آراب   اه ی گ   (AtCBL )   اه ی گ   عنوان ه ب  

  ن ی ا   از استفاده    با و در ادامه    افت ی در   Tair  ت ی از سا  مدل 
ابزار    ی جستجو   ، Queryعنوان  به   ی توال    BLASTpبا 

Local   گرفت.    صورت   کنجد   اه ی گ   ن ی پروتئ   ی توال   در
پا   ب ی ترت به   ی ژن   خانواده   ن ی ا   ی ها ن ی دم  ی  ها گاه ی در 

دمین  بررسی  یعنی اختصاصی  پروتئینی    های 
Hmmscan  ،Pfam ،  InterProScan ،  Prosite   و  

SMART   قرار گرفت   د یی تا مورد    و ی  بررس   (Hulo et 

al., 2006; Jones et al., 2014; Letunic et al., .  
2018; El-Gebali et al., 2019 )  . مولکولی   وزن 

 (kDa  ) ک ی زوالکتر ی و نقطه ا   (Ip )2   های پروتئین  CBL  

به  نرم  ر ی کارگ با    گاه ی پا در    موجود   ProtParam  افزار ی 
 /Expasy   (https://web.expasy.org  اطلاعاتی 

protparam/ محاسبه  ,.Gasteiger et al) شد    ( 

ی  ر ی کارگ به با  ها  سلولی پروتئین یابی درون مکان   . ( 2005
 .WoLF PSORT   (https://wolfpsortبرنامه  

hgc.jp/ شد    بینی ( پیش (Horton et al., 2007 ) .    در

 
4 Transcription factor 

2 Isoelectric point  

و    یی شناسا   ن ی دم   ساختار   ، Expasy-Prosite  پایگاه 
برنامه    در   . ( Sigrist et al., 2012)   شد   م ی ترس 

MEME   (http://meme-

suite.org/tools/meme/  ) شده   حفاظت   ی ها ف ی موت ،  
پارامترها   Bailey et) شد    یی شناسا   ، شده   ن یی تع   ی با 

al., 2009 )  . جایگاه پیش تغییرات  بینی  با  مرتبط  های 
ترجمه   از    Myristoylatonو    palmitoylationپس 

به   ب ی ترت به  افزار   ی ر ی کارگ با  و    CSS-Palm 3.0 نرم 
PlantsP   (http:// mendel.imp.ac.at/myristate/ 

SUPLpredictor.htm )   صورت گرفت .  
 

 SiCBLشناسایی ساختار ژنی و روابط فیلوژنتیکی 

زراعی  در   از    کنجد گیاه  استفاده    GSDS  برنامه با 
ژن  یی شناسا  .http://gsds.cbi.pku)   ی ساختار 

edu.cn/  انجام گرفت ) (Hu et al., 2014 ) .   افزار  از نرم
ClustalW   توالی هم منظور  به پروتئینی  ردیفی  های 

CBL    گردید ف استفاده  درخت  بر  آن   ک ی لوژنت ی و  ها 
همسا  اتصال  روش  آزمون    ه ی اساس  انجام  با  و 

تکرار    1000با    ( Felsenstein, 1985) استرپ  بوت 
شد    م ی ترس   MEGA  6.0  فیلوژنتیکی   افزار نرم  توسط 

 (Tamura et al., 2013 ) . 
 

   SiCBL  انیب یالگو یبررس

می  ژنی  خانواده  بیانی  پروفایل  اطلاعات  مطالعه  تواند 
 Mao et) ها فراهم آورد  مهمی برای درک کارکرد آن 

al., 2012 )  ژنی خانواده  بیانی  پروفایل  منظور  بدین   .
SiCBL    در دو رقم کنجد متحمل به خشکیTEX-1  

مورد    PEGتحت تیمار    VEN-1و حساس به خشکی  
بدین ترتیب   . ( Song et al., 2020) بررسی قرار گرفت 

ای هر دو ژنوتیپ به محلول  هفته های چهار  که گیاهچه 
منتقل،    6000- (PEG)پلی اتیلن گلیکول    ٪ 20حاوی  

جمع  نهایت  در  نمونه و  تکرار  آوری  سه  با  ریشه  های 
از   پس  مستقل  گرفت.    12بیولوژیکی  صورت  ساعت 

ها در محیط گلخانه با  ذکر است تغذیه گیاهچه ه  لازم ب 
استاندارد   نوری    Hoaglandمحلول  در شرایط   60و 

https://web.expasy.org/protparam/
https://web.expasy.org/protparam/
https://wolfpsort.hgc.jp/
https://wolfpsort.hgc.jp/
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1-sec 2-µmol photons m    .بیانی  داده بود های 
RNAseq    این آزمایش، از پایگاهGEO DataSets    با

دسترسی   پس    GSE148340کد  و  تشکیل اخذ   از 

 ها آن  بیان  و سطح  ها ژن  ی حاو  که  ژن  بیان  س ی ماتر 

ژن  بیان  گرفت بود،  قرار  بررسی  مورد  کاندید،    های 
 (Song et al., 2020 )  بیان تفاوت  آنالیز  نهایت  در   .

ارائه    Log2FCصورت  به   SiCBL  ی ها ژن  نمودار  در 
 گردید.  
 

 بحث  و  جی نتا
  SiCBL یژنخانواده  یی شناسا

ژن   ی اعضا   یی شناسا   منظور به    ژنوم   در   CBL  ی خانواده 
  ی ن ی پروتئ   ی ها ی توال   و   Pبلاست    تم ی الگور   ز ا   ، کنجد 

  شد ستفاده  ا   س، ی دوپس ی آراب   CBL  خانواده 
 (Kolukisaoglu et al., 2004 )  . ارزیابی  از    پس

شناسایی ن ی پروتئ   های توالی  از    CBL  خانواده   شده ی 

  و   Hmmscan،  SMART   ،Pfamهای  طریق پایگاه 

InterProScan    های تکراری و اطمینان  حذف توالی و
دمین   وجود  این  EF-handاز  همولوژی  بررسی  با   ،

ژن توالی  با  ژن ها  نه  آرابیدوپسیس،    عنوان به   های 
گ   CBL  ه خانواد   ی اعضا  .  شد   یی شناسا   کنجد   اه ی در 

ژنی    ی گذار شماره  خانواده  بر  CBLاعضای    ه ی پا ، 
  ن دی ب صورت گرفت؛    س ی دوپس ی آراب پروتئوم    با همولوژی  

،  ژن   هر   ی ابتدا   به   Si  شوند ی پ نحو که، با اضافه نمودن  
  در   همولوگ   ژن   شماره اساس    بر گذاری  شماره 

اساس  .  بود   ها ژن   1ی همسان   زان ی م و    س ی دوپس ی راب آ  بر 
با کد    AtCBL1به ژن    SiCBL1ژن  نتایج همولوژی،  

درصد،    100با درجه همسانی    AT4G17615دسترسی  
ژن    SiCBL2ژن   دسترسی    AtCBL2به  کد  با 

AT5G55990  های  درصد، ژن  90/ 7با درجه همسانی
SiCBL3.1    وSiCBL3.2    ژن کد    AtCBL3به  با 

با همسانی  به   AT4G26570دسترسی   و    % 85ترتیب 

 
1. Identity 

ژن   82% شباهت،  و    SiCBL4.1های  دارای 
SiCBL4.2    ژن دسترسی    AtCBL4به  کد  با 

AT5G24270   همسانی  به با  درصد    53و    75ترتیب 
با کد دسترسی    AtCBL8به ژن    SiCBL8مشابه، ژن  

AT1G64480    همسانی درجه  و    62/ 6با  درصد 
ژن    SiCBL10.2و    SiCBL10.1های  ژن  به 

AtCBL10  با کد دسترسیAT4G33000  ترتیب با  به
دارا   60/ 7و    69همسانی   م   ی درصد  .  باشند ی شباهت 
  ی ها ژن مطلب است که    ن ی از ا   ی حاک   ن ی ش ی پ   مطالعات 

  ( Li et al., 2016) بادمجان    در   CBL  شده یی شناسا 
  رنج ب  ، عدد   شش   ( Zhang et al., 2014) کلزا    ، عدد   پنج 

 (Jiang et al., 2020 )   س ی دوپس ی آراب   و  
 (Kolukisaoglu et al., 2004 )   باشد ی م عدد    ده . 

 
همراه    SiCBL  ینیپروتئهای  دمین  شناسایی  به 

 آنها  ییا یمی کوشیز یخواص فپایش 

از    ن یدم  یاختصاص  یهاگاه ی پا  در بررسی   اعم 
Hmmscan،Pfam   ،InterProScan  ،Prosite   و  

SMART  ، ژن همه  داد  به  نشان  بررسی  مورد  های 
ژنی   داشت.    CBLخانواده  مورد  هاژن   همه تعلق  ی 

دمین   دارای  شماره  به  EF-handبررسی  به  ترتیب 
پایگاه    در   IPR002048و    PF13499دسترسی   دو 

Pfam    وInterProScan  تعداد    بودند لحاظ  به  ولی 
پایگاه   EF-handدمین   بین  شده  های  شناسایی 

هر    (. 1)جدول    مختلف نتایج متفاوتی مشاهده گردید 
تا  این تفاوت  با توجه به تنوع داده   چند  های  حدودی 

های تخصصی بررسی  متفاوت مورد استفاده در پایگاه 
  ن یشیمطالعات پ   با  سهی مقا  ی ولگردد  دمین توجیه می 

رو  از  کدامچ ی ه  که  دهدی م   نشان  سی دوپسی آراب  یبر 
  تعداد   برآورد   جهت  لازم  قدرت  از   اشاره   مورد   هاگاه یپا
برخودار    EF-hand1  ن یدم  خصوصاً  قیدق  یهان یدم

 .(Arab et al., 2021)نبودند 
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 در گیاه کنجد.  CBLهای شناسایی شده در خانواده ژنی خصوصیات دمین .1 جدول

ژن   نام   
Gene  Name 

 NCBIی در  کد دسترس 
Acccession no. in NCBI 

 همولوژی با آرابیدوپسیس 
Homology with arabidopsis 

 
ScanPro 

Domain EF-

hand GeneID: XM XP ATg no. 
ی همسان   %   

Identity% 
SiCBL1 LOC105155990 XM_011071993.2 XP_011070295.1 AT4G17615 100%  

SiCBL2 LOC105176573 XM_011099423.2 XP_011097725.1 AT5G55990 90.7% 
 

SiCBL3.1 LOC105168067 XM_011087988.2 XP_011086290.1 AT4G26570 85%  
SiCBL3.2 LOC105175214 XM_011097574.2 XP_011095876.1 AT4G26570 82%  

SiCBL4.1 LOC105160359 XM_011077690.2 XP_011075992.1 AT5G24270 75%  
SiCBL4.2 LOC105165108 XM_011083984.2 XP_011082286.1 AT5G24270 53% 

 

SiCBL8 LOC105165110 XM_011083991.2 XP_011082293.1 AT1G64480 62.6%  

SiCBL10.1 LOC105164672 XM_020694906.1 XP_020550565.1 AT4G33000 69%  
SiCBL10.2 LOC105176211 XM_020692622.1 XP_020548281.1 AT4G33000 60.7%  

 

 
 

 .در کنجد CBL  یژن خانوادهدر  EF-hand یهانیدم  شینما)ب( . میکلس یابر خانواده حسگرها نیدم شینما )الف(. 1 شکل
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وجود   از  حاکی  نیز  پیشین  تحقیقات  چهار  مرور 
 Kim et)   س ی دوپس ی آراب   ان اه ی در گ   EF-hand  ف ی موت 

al., 2000 ) ،   برنج   (Kolukisaoglu et al., 2004 ) ،  
فلفل    ( Zhang et al., 2014) کلزا    ,.Ma et al) و 

ا   ( 2019 ب   بوده کلسیم    ون ی تصال  جهت  عبارت  ه است. 
پروتئین  این  از  دیگر  متشکل    ن ی دم دو    ی ساختارها ها 

هر  بوده،   خود    ن ی دم که  نیز  جفت    ک ی   دربردارنده آن 
EF-hand   باشد می   (Kolukisaoglu et al., 2004 )  .

ژنی  اعضای    EF-handهای  دمین ی  بررس   در  خانواده 
CBL   کنجد گیاه  پروتئین 1)شکل    در  همه  های  (، 

SiCBL    دمین دمین    EF-hand7دارای  -EFبودند. 

hand1   پروتئین اکثر  جز  ه ب   SiCBLهای  در 
SiCBL1  ،SiCBL4.2  ،SiCBL10.2    ،بوده موجود 
صورتی  پروتئین  در  دمین    SiCBL10.1که  دو  دارای 

EF-hand1   های  پروتئین  باشد. میSiCBL1    و
SiCBL10.2    دمین و    EF-hand5دارای  بوده 

دمین    SiCBL4.1و    SiCBL8های  پروتئین  دارای 
EF-hand8   باشند. پروتئین  میSiCBL1    دارای دمین
EF-hand6   ذکر است که پروتئین  د. لازم به باش هم می
SiCBL4.2    تنها دارای دمینEF-hand7   باشد. می 

پروتئین  فیزیکوشیمیایی    CBLهای  خصوصیات 
  ی وزن مولکول   ، ( PLپروتئینی )   ی طول توال کنجد شامل  

 ( دالتون  کیلو  ا ( MWبرحسب  نقطه    ، ( pI)   ک ی زوالکتر ی ، 
خالص  آب ( NC)   بار  متوسط   ، ( شاخص    ، ( HPگرایی 

  در این تحقیق،   .( مورد بررسی قرار گرفت IIی ) دار ی ناپا 
  24/ 4  ه محدود   در   SiCBL  ی ها ن ی پروتئ   ی وزن مولکول 

  ک ی زوالکتر ی ا  pH ه محدود   دالتون، کیلو    37/ 9  ی ال 
ناپا ی د ی اس  شاخص  و    47/ 46تا    33/ 99  ی دار ی ،  درصد 

آل  در    GRAVYو    106/ 89تا    80/ 29  ک ی فات ی شاخص 
بود   0/ 061الی    -0/ 420محدوده     .( 2)جدول    متغیر 

جدول  همان  در  که    ن ی پروتئ   شود ی م   ده ی د   2طور 
SiCBL10.1   مولکول   ن ی شتر ی ب ،  داشته را    ی وزن 

با    ن ی پروتئ   تنها و    SiCBL8به    ی ک ی بار الکتر   ن ی تر ی منف 
.  داشت   اختصاص   SiCBL10.1مثبت به    ی ک ی الکتر   بار 
آل   ن ی کمتر   و   ن ی شتر ی ب    ب ی ترت به   ک ی فات ی شاخص 

SiCBL10.1    وSiCBL4.2   ن ی کمتر   و   ن ی شتر ی ب   و  
ناپا  و   SiCBL 8 به   ب ی ترت به  ی دار ی شاخص 

SiCBL10.2   پروتئین .  دارند   علق ت این  طول  های 
از   الی  SiCBL4.2)   210خانواده  اسیدآمینه    331( 

 (SiCBL10.1 کیلو نقطه    (  دامنه  بود.  متغیر  دالتون 
این   از  پروتئین ایزوالکتریک  تا    SiCBL8 در   4/ 55ها 

بود.    SiCBL10.1در    5/ 19 است  متغیر  بدیهی 
و  ف خصوصیات     تعیین   در   ها پروتئین   یمیایی ش یزیکی 

در   ها آن  1نمایی کارکردهای بیولوژیکی، مولکولی و مکان 
  ی خانواده ژن ای  ی مقایسه بررس باشد.  می   ثیرگذار ا سلول ت 
CBL   ی تنوع بالا حاکی از  غلات،  مختلف    ی ها گونه   در  
  12/ 3که از    بود   ی وزن مولکول شاخص  در    ها ن ی پروتئ این  

  ی ال   ی( روباه دم   ارزن )   SiCBL7در    دالتون   لو ی ک 
بود.    ر ی متغ   ( بامبو )  PeCBL1-4در  دالتون  لو ی ک  80/ 115

ا  شاخص  در    4/ 26  ی د ی اس   PIاز    ز، ی ن   ک ی زوالکتر ی در 
SiCBL7    تاPI  13 /10    درSiCBL1   بود    ر ی متغ

 (Jiang et al., 2020 ) .   مختلف   ی ها گونه   ی بررس   در  
ن  بس   ز ی پنبه    ن ی ا   ات ی خصوص در    یی بالا   ار ی شباهت 
حفاظت   ها ن ی پروتئ  به  که  شد    ی بالا   ی شدگ مشاهده 

 . ( Lu et al., 2017)   د ی گرد   ر ی ها تفس ژن ن  ی عملکرد ا 
 

و  یف موتشناسایی   از  یع وقاها  در  ترجمه    پس 

   SiCBL هایینپروتئ

تعحفاظت   ی هاف یموت  ییشناسا  یبرا و    ن ییشده 
 تمام  ،EF-hand  یهان یدر دم  هاف یموت  نیا  تیموقع
نرم   کنجد   اه یگ  CBL  ی هان یپروتئ از  استفاده  افزار  با 

MEME  که اطلاعات توالی  قرار گرفتند.    ز یمورد آنال
  2شناسایی شده و پراکنش آنها در شکل    ف یموت  10

است   شده  داده  به نشان  تا    Motif-1صورت  که 
Motif-10  ی مکان   عیتوز.  دانشده  ینامگذار  

  کسانی   باً یتقر   ،   SiCBL  ی هان ی پروتئ  در   ها، ف یموت
    (. الف -2شکل) بود

 

 
 

 
 

 

 
 

 
 

 

 
 

 
1. Localization 
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 کنجد گیاهدر  CBL یژنخصوصیات خانواده  .2 جدول
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SiCBL1 213 8 7 24.439 41.52 91.97 4.94 -0.185 
2 MGCFHSTSR 

 
3 MGCFHSTSRR 

SiCBL2 225 8 7 25.874 45.10 92.71 4.84 -0.245 ––––––– 

4 MVQCLEGIKHL 
12 LEGIKHLCAAVLQCC 
18 LCAAVLQCCELDRQS 
19 CAAVLQCCELDRQSR 

SiCBL3.1 226 8 7 25.954 39.90 90.13 4.73 -0.263 7 MVQCLDGVKHLLST 
4 MVQCLDGVKHL 

18 LLSTVINCCESDINK 
19 LSTVINCCESDINKQ 

SiCBL3.2 244 8 7 27.858 35.91 88.69 4.90 -0.297 8 MMVQCLDGVKHLLSS 
5 MMVQCLDGVKHL 

19 LLSSVVNCCDSDINK 
20 LSSVVNCCDSDINKQ 

SiCBL4.1 225 8 7 25.931 42.90 94.80 4.96 -0.120 ––––––––––- 15 AFPIPMGCFHSKSRR 

SiCBL4.2 210 8 7 24.796 47.10 80.29 4.58 -0.420 2 MGCLCTKER 
3 MGCLCTKERR 

5 MGCLCTKERRIF 

SiCBL8 219 7 6 24.977 47.46 97.53 4.55 -0.113 –––––––––- 
7 MRSIANCFCLSKAK 
9 RSIANCFCLSKAKNP 

SiCBL10.1 331 8 7 37.959 44.99 106.89 5.19 0.061 –––––––––- 
2 MCVVESIDS 

56 AVSGCFDCRKLSNSK 

SiCBL10.2 268 9 8 30.651 33.99 98.21 5.06 -0.021 –––––––––- 
21 LKFAEKLCAAVFPII 
44 AFSGCFECRKLSRGT 

98 DGLIHKGCMKVVAGD 

 
همه  کنجد   اه ی گ   در    ی دارا   CBL  ی ها ن ی پروتئ ، 

  ب ی ترت که به   باشند ی م   چهار   و   سه دو،    ک، ی   ی ها موتیف 
 باشند: های زیر می ی توال   ی دارا 

HNGVIDFEEFVRSLSVFHPNAPLEDKI

DFSFKLYDLRQTGFIERZEVKQM; 
IIDKTFEEADTKKDGKIDKEEWKSLV 
VRHPSLLKNMTLPYLKDIT; 
PGFEEPEVLARZTVFSVSEVEALYELF

KKJSSSIIDDGLINKEEFQLALF; 
VVATLAESDMNLSDD. 

و    SiCBL3.1  ،SiCBL3.2های  پروتئین 
SiCBL2   9  و  8  های ف ی موت   بجز  ها ف ی موت  همه   ی دارا ،  

  SiCBL4.2و    SiCBL1  ،SiCBL4.1های  پروتئین 
  SiCBL10.1. پروتئین باشند ی م  7 و  8 های فاقد موتیف 

فاقد    SiCBL10.2پروتئین  و    9  و   7  های ف ی موت   فاقد 
  هم   SiCBL8و پروتئین    د ن باش ی م   9  و   7،5  های ف ی موت 

تحقیقات  می   10و    9،  8  ، 7  های موتیف   فاقد  باشد. 
می  نشان  از    پپتیدهایی دهد  پیشین    خصوصیات که 

از کارکردهای  احتمال دارد   ، برخوردارند  ی ا مشابه  ی ف ی موت 
بیولوژیکی  و  برخوردارند مشابه   مولکولی  نیز  -El)   ی 

Gebali et al., 2019 )  . ها ف ی موت وجود عبارت دیگر ه ب  

تواند  می   ، ی خانواده ژن   ک ی شده در  ظت ف حا م   گوهای و ال 
در    دلیلی  آنها  کارکرد  و  نقش  شبکه ر ی مس بر  و  های  ها 

 .  ژنی مشابه باشد 
دو  عنوان  هب  2ون یتوالسیپالمو    1ون یلاسی ستویریم

ترجمه   ندیفرآ از  ،  ییجابجا،  امیپ  انتقالدر    ،پس 
مشارکت   هاسم یو متابول هان ی پروتئ  می، تنظیی نمامکان 

منابع  (Mohanta et al., 2017)دارند   بررسی   .
می  در    ونیلاسی ستویریم  ی ن یآم  توالی   دهد نشان 

هستند   یدارا  SOS3  ی رهایمس  کارکرد    اهمیت 
(Wang et al., 2007)  .  بررسی ی  ن یپروتئ  یتوال با 

CBL  ،های در همه پروتئین   ون یلاسیتوئیپالم  موتیف  
CBL   حالی   گیاه در  شد.  مشاهده  اکثر  که  کنجد 

موتیف    CBL  های روتئین پ   ونیلاسی ستویریمفاقد 
 بودند. 

،  SiCBL1  ،SiCBL3.1های  پروتئین 
SiCBL3.2    وSiCBL4.2    موتیف یک  دارای 

 
1. N-myristoylation 

2. Palmitolyation 
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  4دارای    SiCBL2پروتئین  باشند.  میریستولاسیون می 
پروتئین ون ی لاس ی توئ ی پالم موتیف   ،  SiCBL3.1های  ، 

SiCBL3.2    وSiCBL10.2   موتیف سه    دارای 
  SiCBL4.2  ،SiCBL8ی  ها ن ی پروتئ ،  پالمیتوئیلاسیون 

و    پالمیتوئیلاسیون   ف ی موت دو    ی دارا   SiCBL10.1و  
یک    SiCBL4.1و    SiCBL1ی  ها ن ی پروتئ  دارای 

  ف ی موت باشد. نتایج نشان داد  موتیف پالمیتوئیلاسیون می 
  بالا   ی فراوان   با   SiCBL  ی ها ن ی پروتئ   در   ون ی لاس ی توئ ی پالم 

بر احتمالًا    تواند ی م   که   شود می   مشاهده  نقش    دلالت 
  باشد   ها ترجمه در تنظیمات بیان این ژن تغییرات پس از  

 (Zhang et al., 2014 ) . 

 

 
های شناسایی شده در توالی پروتئینی. )ب( نمایش  . )الف( موتیفCBLهای پروتئینی ی توال. آنالیز موتیف و جستجوی دمین در 2شکل 
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 باشد. ی مربوطه م ینآن در دم یفراوان یانگرب یدآمینه،هر اس اندازه. MEME  برنامه در SiCBL هایین پروتئموتیف لوگو توالی 
 

 
 

 

  رات یی واقع تغ  در  MGCXXS / Tمینی  آانتهای  
م  یدیپیل از  استفاده  با  و    ونی ستولاسیریرا 

که  گری نموده  واسطه (  S-acylation)   ون ی لاس ی توئ ی پالم 
  در   را   CBL/CIPK  ی ها کمپلکس   نمایی مکان امکان  
  جه ی نت .  ( Zhang et al., 2014)   سازد ی م   ممکن   سلول 

  ون ی ستولاس ی ر ی م   ف ی موت   دهد ی نشان م   ن ی ش ی پ   قات ی تحق 
تحمل    ی ون ی   ی هموستاز   در   SOS3  ن ی پروتئ  بهینه  و 

.  از نقش کلیدی برخوردار است   اهان ی در گ   تنش شوری 
که   صورت    در   1138  ن ی سر   ون ی لاس ی فسفر بدین 

SOS1 ،   فعال -AtCBL4کمپلکس    ی ساز موجب 

AtCIPK24    به   که   شده   یی پلاسما   ی غشا   مجاورت در  
 Ma)   شود ی م   ی شور تحمل به    ش ی افزا   سبب   خود   نوبه 

et al., 2020 ) .   
 

 یلوژنتیکیفشناسایی ساختار ژنی و روابط  

تحلیلدر   اگزون  تجزیه  خانواده    ی ینترونا  -ساختار 
شد   CBL  یژن مشاهده  کنجد  درصد    77  که  گیاه 

هفت    SiCBLهای  ژن و  اگزون  هشت  دارای 
حدود   ژن   11اینترون،  دارای    SiCBLهای  درصد 

و   اینترون  شش  و  اگزون  ژن   11هفت  های  درصد 
SiCBL   اینترون می اگزون و هشت  نه  باشند.  دارای 

ب که  ه  لازم  است  ژن   60ذکر    AtCBLهای  درصد 
حدود   اینترون،  هفت  ژن   30دارای  های  درصد 

AtCBL  و اینترون  شش  ژن   10  دارای  های  درصد 
AtCBL   می اینترون  هشت  بررسی    درباشند.  دارای 

ژن  ایسه یمقا گندمیان  15ی  ساختار  خانواده  از  ،  گیاه 
بوده که    نترونیهفت ا یدارا( نژ   152)از  ها  ژن   % 55
بر  خود  تکاملی    دی د  از این    گیشدحفاظت شاهدی 

ژنی خانواده  در  ساختاری  باشد.  می   هاCBL  الگوی 
حضور که  زیاد هاCBL  هرچند  اینترون  تعداد  با    یی 

(PeCBL1.4    تعداد   نترون یا  فاقد   ا ی (  اینترون  20با 
(HvCBL6.2ن توجه   ز ی(   ,.Jiang et al)د  بو  قابل 

کنجد در    یک یلوژنتیف  درخت   م یترس  اساس   بر   .(2020
با استفاده از برنامه    سی دوپسی برنج و آراب  اهی کنار دو گ

6.0 MEGA اکثر ه، یروش اتصال همسا هب CBL ها  
تقس بزرگ  خوشه  دو  نحو  م یبه  به    اکثر   کهی شده 

SiCBLخود،  ی هاارتولوگ با مجاورت  در  هاAtCBL  
  رابطه   ی بررس   (. 3  )شکل   شدند   ی بند طبقه   OsCBL  و 

گ   ی ک ی لوژنت ی ف   درخت   ی هومولوژ  ،  کنجد   اه ی سه 
داد   س ی دوپس ی آراب  نشان  برنج    ی ها ژن از    ی برخ   که   و 

CBL   های  ژن   جمله   ازSiCBL10.1  ،
SiCBL10.2 ،OsCBL10    وAtCPK10 ،   های  ژن
SiCBL3.1  ،SiCBL3.2 ،OsCBL3    وAtCPK3   و  

کنار    در   AtCPK1و    SiCBL1 ،OsCBL1های  ژن 
  AtCPK8و    SiCBL8 ،OsCBL8های  و ژن   گر ی کد ی 

و    SiCBL4.1  ،SiCBL4.2 ،OsCBL4های  ژن و  
AtCPK4  ، همانگونه که در   . گرفتند   قرار   نزدیک به هم

 ( دسته 4شکل  این  شده،  داده  نشان  رابطه  (  با  بندی 
  اورتولوژی آنها همخوانی دارد. 

شکل   اگزون   ش یآرا   3در    و  نترون یا-ساختار 
و    AtCBL ،  OsCBL یهاژن   نترون یا  ی هافاز   بیترت

SiCBL    ی هاژن   همه .  است  شده  دادهنشان  
AtCBL ،  OsCBL    وSiCBL  فاز    نترونیا   یدارا

  ی بررس   ار یمع  نترون یا   نی )اول  باشندی م  صفر و    کی
  فاز اینترون    یدارا  که  SiCBL10.2جز  هب  است(.

باقی ژن باشدی م  صفر  گیاه کنجد دارای    CBLهای  ، 
فاز یک می    یبندطبقه   ، طور معمولهب  باشند. اینترون 

فاز    : فاز در سه  1نگ یسی اسپلا  فاز   ی بررسدر    ها نترون یا
اول و    د ی نوکلئوت  نیب)  1  فاز   ، ی(دو کدون متوال   نیب)  0

دوم و سوم    دی نوکلئوت  نیب)  2فاز  ( و  کدون   ک یدوم  
 ;Kaur et al., 2016)  گیردصورت می   (کدون   کی

Kaur et al., 2017)  .  یاسه یمقا  ج ینتارسی  بردر  
کنجدهاژن   کرد عمل  توانی م  کسیژنوم   بر   را  ی 

  و   برنج   در   آنها  همولوگ  یهاژن   عملکرد   اساس
 ,Ladan Moghdam)  کرد  ینیبش ی پ  سیدوپس یآراب

 
1. Splicing phase 
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م  (.2020 نشان  برخ ی مطالعات  مس  ی دهد    ی رهایاز 
گونه   CBL-CIPK  نگ یگنالیس مختلف    ی هادر 
به   ی اه یگ است.  شده  مسحفظ  مثال،    ر یعنوان 
ن  در  SOS  یرسانام یپ   از   و  بودهحفاظت شده    زیبرنج 

-Martínez)  است  برخوردار   یامشابه   عملکرد

Atienza et al., 2007)  .شده   یسازهمسانه   ژن  
PeSOS1  اهیگ  از  Populus euphratica،  از 

مشابه بوده    برخوردار  AtSOS1  ژن  با  یاعملکرد 
(Wu et al., 2007 )   همولوگ   ژن   ا ی  وAtCBL4   در

 Wang)  دارد  نقش  ی شور  تنش  بهتحمل    در  ،ذرت 

et al., 2007) . 

 
در دو رقم    SiCBL  ی ژن  خانواده  یاعضا  انیب   زیآنال

 حساس و متحمل 

بررس ژن  یان یب  یالگو  ی جهت  از    CBL  یخانواده 
در دو رقم کنجد متحمل    کنجد   RNA-seq  ی هاداده 

خشکی   خشکی    TEX-1به  به  حساس    VEN-1و 

تیمار   گرفت.    PEGتحت  قرار  بررسی  مطالعه  مورد 
ژنی   خانواده  بیانی  کنجد    SiCBLپروفایل  رقم  دو  در 

در    SiCBL4.2و  SiCBL3.2های  که از ژن نشان داد  
که برای  بیانی مشاهده نشد در حالی هر دو رقم کنجد، 

متفاوتی    SiCBL10.1و    SiCBL8های  ژن بیان 
گردید،   متحمل  مشاهده  کنجد  رقم  خشکی  در  به 

TEX-1 ژن کاهش    SiCBL10.1و    SiCBL8های  ، 
داده  نشان  را  حالی بیان  در  رقم  اند  در    VEN-1که 

می  دیده  بیان  ژن افزایش  و    SiCBL1های  شود. 
SiCBL10.2    خشکی به  متحمل  رقم  با    TEX-1در 

حالی  در  شده،  بیان  بیشتری  ژن شدت  در  های  که 
SiCBL2  ،SiCBL3.1   ،SiCBL8    وSiCBL4.1  

مشاهده  بیشتری  بیان  م   به   گردید.   کاهش    رسد ی نظر 
عملکرد    کارکرد  ژن   در   ها ژن   ن ی ا   ی کاهش و    ی شبکه 

CBL-CIPK   نحوه    را به    ن ی ا   ان ی ب   مات ی تنظ بتوان 
احتمالًاژن  که    مرتبط   است   ی منف   کنترل صورت  ه ب   ها 

 . ( Lan et al., 2011)   دانست 
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می نشان  پیشین  مطالعات  از    ی برخدهد  بررسی 
ها  در پاسخ به تنش   CBL/CIPK  ی شبکه ژنیاعضا

از   نموی،  و  رشدی  مختلف  مراحل    ان یب  ی الگوهایا 
  ان یب  ز یآنال  .(Li et al., 2009)برخوردارند    متمایزی 

سطح در  ترانسکر  ژن  م  پتومیکل  کهی نشان    دهد 
ب با    ی هاژن   ان یسطوح  مواجهه  در  مختلف 

نشان   ای و    ش ی افزا  ی، طیمح  ی هاواکنش   کاهش 
برخRabbani et al., 2003)  دهد می در  که    ی (، 

تنظ با    ی سازگار  ی،خاص   یژن  ریمس  ا ی  و   ژن  میموارد 
 Aglawe et)  گرددی م حاصل  تنش    طی به شرا  اهیگ

al., 2012  مطالعه    ، حصول به موارد ذکر شده(. جهت
  . نماید می   یر ناپذاجتناب   امری   هارونوشت   ان یب  ی الگو

  ی خانواده ژنمشاهده شده در    انیتنوع ب  رسدی بنظر م
SiCBL  بدل سازوکا  ل یاحتمالا    ی می تنظ  یها روجود 

 هاست.ژن  ن یا ان یب مات یمتفاوت در تنظ
می  نشان  عملکردی  ژنومیکس  جامع    دهد مطالعات 

متما  گزینشی  و    ز ی تعاملات  حال  م در عین    ن ی ا   ان ی در 
ژنی  شبکه  است    CBL-CIPK  اعضای  حاکم 

(Evrard, 2013)  . آنالیز  RNA-seq    روابط بررسی  و 
ها با  دهد که این ژن فیلوژنتیکی و ساختار ژنی نشان می 

هم در قالب یک شبکه ژنی در پاسخ به تنش خشکی  
می  ایفا  الگوی   مشخصات کنند.  نقش    ی ها ژن   ان ی ب   و 
CBL-CIPK   م نشان  پروتئ ی آناناس  که    ی ها ن ی دهد 

AcCBL    وAcCIPK   در رشد، تکامل و    ی د ی نقش کل
تن  به  آناناس  ا ر ی غ   ی ها ش پاسخ  کنند  ی م   فا ی زنده 

 (Aslam et al., 1998 ) .  Liu   ( با   ( 2016و همکاران 
آنالیز   از  ژنی  RT-qPCRاستفاده  خانواده   ،CBL-

CIPK   تنش نتیجه در  مختلف،  که  های  نمودند  گیری 
در تنظیمات پاسخ    SmCBL17و    SmCBL7های  ژن 

زنده مشارکت دارند. با توجه به الگوی بیان   به تنش غیر 
-SmCBL7مشابه در تنش پیشنهاد نمودند که دو ژن  

SmCBL17    در قالب یک کمپلکس در پاسخ به تنش
در  ( Liu et al., 2016)   کنند ایفای نقش می  تحقیق  . 

  در   CsCBL-CsCIPKهای مختلف  دیگری تعامل ژن 
مورد بررسی    ی خشکسال   تنش در    کلسیم   گنال ی انتقال س 

گرفت  ا قرار  در    ، CsCBL1-CsCIPK1  شبکه،   ن ی . 
CsCBL1-CsCIPK3  ،  CsCBL1-CsCIPK6   و  

CsCBL1-CsCIPK9   و قارچ    ی سال در پاسخ به خشک
  دادند   نشان را    ی دار ی مثبت و معن   ی همبستگ   زا ی کور ی ما 
 (Shu et al., 2020 )  . 

در   های پژوهش بررسی   -CBLشبکه  بارهپیشین 

CIPK،    اعضای   همپوشانی  و  تعامل اختصاصی بیانگر  
ها  یافته   این.  باشدمی CIPK و CBL خانواده  مختلف
از سوی   سو مبین اختصاصیت عملکردی بوده واز یک 

تکرار وجود    را   CIPK  و  CBL  های ژن   در  1دیگر 
     .نماید می  منعکس
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 .(PEGخشکی ) تنش تحت  SiCBLی  خانواده ژن RNA-seq یهادادهبیان   الگوی. 4 شکل
 

1. Redundancy 
 

 

 
 

 
 

الگوی بیان ژن   در کاساوا،    با   MeCIPK23  تشابه 
از    MeCBL9و    MeCBL1  های ژن  حکایت 

ها  ژن   ن ی از اندازه ا   ش ی ب   ان ی دارد و ب کنش بین آنها  میان 
شود.  ی م   خته ی ترار  اهان ی گ  در  ی پاسخ دفاع  ش ی باعث افزا 

ژائو و همکاران مشاهده شد   خاموش شدن  در تحقیق 
هر دو ژن منجر    ا ی   MeCBL1/9  ا ی   MeCIPK23ژن  

.  ( Zhao et al., 2019)   شود ی م   ی مار ی ب به    ت ی به حساس 
  SmCIPK24و    SmCBL4رغم شناسایی دو ژن  علی 

روش   به  پروتئین  متقابل  اثر  بررسی  در  بادمجان،  در 
Y2H هیچ بیانگر  ،  که  نشد  مشاهده  تعاملی  گونه 

ژن  عملکرد  نبودن  گونه استاتیک  در  مختلف  ها  های 
 . ( Li et al., 2016) گیاهی است  

  ضمن  ق ی تحق  ن ی گزارش شده در ا  SiCBL ی ها ژن 
  یی شناسا   ی برا   را   ی ا نه ی زم   ه، ی اول   اطلاعات   ارائه 

و     خصوصاً  تنش   به پاسخ    ی کارها و ساز عملکردها 
  اه ی گ در    CBL / CIPK  ر ی مس   با   مرتبط   ی ها پاسخ 
  ی ل ی تکم   مطالعات .  آورد ی کنجد فراهم م   یی /دارو   ی روغن 

ژن   ی ها ژن   ان ی ب  تحت    SiCIPK  و   SiCBL  ی خانواده 
  تواند ی م   ی آت   قات ی تحق   در   مختلف   ی ست ی ز   ر ی غ   ی ها تنش 

با  درک    در  تعاملات اعضای این دو خانواده ژنی  نحوه 
  ر ی مس   با   مرتبط   ی ها ژن   ان ی ب   مات ی  تنظ یکدیگر خصوصاً

SOS   باشد   د ی مف .   
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