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 چکیده

شده کلسیم است و به پروتئین داخل سلولی  تنظیم پروتئین    معنایبه  کالمودولین

گفته  کلسیم میکوچکی  یون  به  اتصال  خاصیت  که  در  و   شود  واسطه  ایجاد 

دارد را  آن  سلولی  داخل  اقدامات  از  کننده  یهافاکتور  .بسیاری   ی هافعال 

کالمودولمتصل  یسیرونو به  بهCAMTA)  نیشونده  از   یکیعنوان  ( 

شدهبه  دهنده  پاسخ   یهان یپروتئ شناخته  ااسترس  در  ژن   نیاند.  های مطالعه 

شد  گیاهدر    CAMTA  خانواده انتخاب  و  ذرت    ،یکروموزوم  عیتوزند 

  ذرتدر    CAMTA  هایژن   یک یلوژنت یدرخت ف   ،دمین  یساختار ژن، الگوها

یی  شناسا  یبراهمچنین  قرار گرفت.    آنالیزعملکرد آنها مورد    شتریب  یبررس  یبرا

بافت  انیبالگوی   گ  یهادر  بیان  ،ذرت   اهیمختلف   ی هاژن   آنالیز 

ZmCAMTA  گرما و جوانه تنش  به  پاسخ    ی هاژن  مشخص شد.  زنیدر 

ZmCAMTA1  و  ZmCAMTA2  بیان   ی گیاهدر تمام مراحل رشد

  ی کیلوژنتیف  یبندو طبقه  دمشابه بو  هان ی. ساختار ژن در اکثر پروتئدادند  نشان

CAMTA  تأ المنتپیش.  کندی م  دییرا  سیس  ناحیه  بینی  در  ی  وترمپروها 

نشان داد که  ژن ناحیه    AP2/ERFو    bZIPها  المنت در  بالاترین سیس 

را به خود اختصاص دادند. در بافت برگ   ZmCAMTAهای  پروموتری ژن 

افزایش بیان نشان داد. در    ZmCAMTA1در پاسخ به تنش گرمایی ژن  

به تنش گرمایی   ZmCAMTA2که ژن  صورتی پاسخ  بافت ساقه در  در 

نی افزایش زدر پاسخ به جوانه  ZmCAMTA2افزایش بیان نشان داد. ژن  

  بیشتر مطالعات  یبرا د یمنبع مف کی عنوان تواند بهی مطالعه م نیابیان نشان داد. 

ZmCAMTA  و    در نظر گرفته شود   ی اهیمختلف گ  یهادر گونه   ندهیدر آ

 اطلاعات مفیدی برای یافتن ژن کاندیدا در پاسخ به تنش فراهم کند.  

 

 یی گرما تنشژن،  انیب ن،یدولاکالمی، سیعوامل رونو ها:دواژهیکل

 

Abstract 

Calmodulin is a regulated protein of calcium and is a small 

intracellular protein that binds to calcium ions and 

mediates many of its intracellular actions. Calmodulin-

binding transcription factors (CAMTAs) are recognized as 

one of the stress-responsive proteins. In this study, 

CAMTA genes were selected in maize. In this study, 

CAMTA family genes in maize were selected and 

chromosomal distribution, gene structure, domain 

patterns, and phylogenetic tree of CAMTA genes in maize 

were analyzed to further evaluate. To identify expression 

levels in different plant tissues, CAMTA gene expression 

analysis in response to heat stress and germination was 

studied. ZmCAMTA1 and ZmCAMTA2 genes were 

expressed in heat stress. Gene structure was similar in most 

proteins in each group, confirming the phylogenetic 

classification of CAMTA. Prediction of cis-elements in 

the promoter region of genes showed that bZIP and AP2 / 

ERF had the highest cis-elements in the promoter region 

of ZmCAMTA genes. In leaf tissue, ZmCAMTA1 gene 

was up-regulated expression in response to heat stress. 

ZmCAMTA2 gene was up-regulated in stem tissue in 

response to heat stress. The ZmCAMTA2 gene in response 

to increased expression germination showed that this study 

could be considered as a useful resource for future 

comparative studies of ZmCAMTA in different plant 

species and provide useful information for finding 

candidate genes in response to stress. 

 
Keywords: Calmodulin-binding transcription factors, 

gene expression, heat stress 
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 مقدمه

کشاورز   ک ی ذرت   اقتصاد   ی محصول  ارزش  مهم    ی با 
  بوده   ی محصولات زراع   ن ی تر از مهم   ی ک ی   این گیاه است.  

ز برای  که   برا   ی ست ی سوخت  تأم   ت ی جمع   ی را    ن ی بزرگ 
بهره ی م  و  رشد  از    اهان ی گ   ی ور کند.    ی ها تنش ذرت 
  ی ها سم ی و مکان   برند ی مختلف رنج م   ی ست ی و ز   ی ست ی رز ی غ 
  هم م   ی ط ی مح   ط ی شرا   ن ی بقا در ا   ی برا   ی ضرور   نظیمی ت 

 (. Verslues et al., 2006هستند ) 
  ف یکه در ط  بوده  ی کننده سلولم یتنظ  ک ی  میکلس

فرآ  یعیوس به    ی کیولوژ ی زیف  ی ندهایاز  پاسخ  در  و 
  یستی ز  ر یغ  یهاتنش ها( و  )پاتوژن   یستیز  یهاتنش 
داردیو خشک   مارگ  ن، یی پا  ی)دما نقش   )  (Heil & 

Bostock, 2002) سلول در    م یکلس  ، یاه یگ  یها. 
  ، ی نیپروتئ  ی هانواده خا  یحاو EF-hand مینتوسط د

پروتئ جمله   CaM/(CaM) نیدول ا کالم  ی هان یاز 

پروتئ کلس  ناز یک  ن یمانند،  به  (  CDPK)  میوابسته 
  ن یا ان ی (. در مRanty et al., 2016) کندمی  دریافت

به متصل   نیپروتئ   کی  CaM  ها، ن یپروتئ   شونده 
به کلسیم و  تعداست  متابول یعنوان  در    سم، یلکننده 
  ن یپروتئ  ون یلاسیفسفور   ، یس یرونو  م یتنظ  ون، یانتقال  

  ی هافاکتور کند.  ی عمل م   یات یح  یعملکردها  ر یو سا
  ن ی دولا شونده به کالممتصل   ی سیرونو   ی هافعال کننده 

(CAMTA ) کند، که پس از اتصال  ی م نظیمرا ت یخاص
محرک   یکیولوژ یز یف  یهاپاسخ ،  کلسیم  به   یهابه 

ا )ی م  جاد ی مختلف    ی برا(.  Leng et al., 2015کند 
  ی س یرونو  ی دهنده و فاکتورهاپاسخ   ی هاژن   یی شناسا

فاکتور    برهمکنش   ، یطیمح  تنشبا    ی در سازگار  ل یدخ
المنتبا    رونویسی  بررس  سیس  گرفت    ی مورد  قرار 

(Singh et al., 2015)فاکتورهای    ت ی. با توجه به اهم
تنظ  رونویسی  تعداد    ی هاژن   م یدر  استرس،  با  مرتبط 

حال    یاد یز در  آنها  عملکرد  بر  تمرکز  با  مطالعات  از 
فاکتورهای  اند که  مطالعه نشان داده   ن یانجام است. چند 

زندگ   رونویسی  چرخه  بر  نقش  سم یارگان  یمؤثر  ها 
 et Sahoo)و سلول دارند    اهیگ  یده گنال یدر س  یمهم

2013, .al ).   

عنوان  به   فاکتور رونویسی  90از    شی ب  ،یطور کلبه
جمله  CaM (CBPs)  نگیبرند  ی هان یپروتئ از   ،

CAMTAs  ،MYBs  ،WRKY  ،NACs    و
 Reddy)اند  شناخته شده   MADSجعبه    ی هان یپروتئ

et al., 2011)  .ی مهم در  هافاکتور   نیتراز مهم   یک ی
و غیرزیستی زیستی  تنش  به  کننده  ، پاسخ    ی هافعال 

کالمودولمتصل   ی سیرونو به  (  CAMTA)  نی شونده 
شده به  ه شناخت  ی عملکرد  دمین است که شامل چهار  

(،  ی سیفاکتور رونو  نیمونوگلوبول ی)ا IPT/TIG یهانام
متفاوت  موت  یتعداد    نگ یدی)با  IQ  یها ف یاز 

به    دمین  ک ی)    CG-1(،  نیکالمودول   DNAاتصال 
برا و یتوال  ی خاص   )  ankyrin (ANK)    موجود

کننده  ی هافاکتور.  باشدمی   ی سیرونو   ی هافعال 
کالمودولمتصل  به  در    ( CAMTAs)  ن یشونده 

 Rubtsov)  شوند یم  افت ی  اهان یها و گقارچ   وانات، یح

& Lopina, 2000)  محل اتصال .CAMTA  ها در
پا ژن ن یی پروموتر  به  بوده ها  دست  عنوان  و 

(A/C/G)CGCG(T/C/G  ) ای  ((A/C)CGTGT  
  کندی کمک م نیز  آنها    ان یب  میشود که به تنظی م  متصل 

(et al., 2020  Aliًاخیرا .)  خانواده ژن ،CAMTA  
ط گونه   یاگسترده   فی در  جمله  اه یگ  یهااز  از  ی 

با هفت ژن و    یفرنگگوجه  با شش ژن و  آرابیدوپسیس 
شده  یی شناسا ژن    15ژن، همچنین در سویا    7برنج  در  

 ,.Bouche et al., 2002; Choi et al)  است

.,2015et al2005; Wang .)  
  ن ی، در تنباکو در ح CAMTA،NtER1ژن  نیاول
  یی شناسا   CaMشونده به  متصل   یهان ی پروتئ  یبررس
در  (et al., 2011  Du)  شد شش  آرابیدوپسیس.   ،

رونویسی  نام  CAMTA  فاکتور  با   ،AtCAMTA1  
شناساAtCAMTA6به   اشده   یی،    ن یاست. 

AtCAMTA  در و    ی ست یرزی غ  ،ی ستیز  ی هاتنش ها 
 Bouche et)نقش دارند    ی و مراحل رشد  یهورمون 

al.,2002)برا ژن   ی.  و    AtCAMTA1  یها مثال، 



 3 ...  پاسخگو به   یژنها انی( در ذرت و بCAMTA)   نیکالمادول  یخانواده ژن زیآنالسعیدی و حاجی برات:  

 

 

AtCAMTA3   سرما و    در پاسخ به تنش   ی نقش مهم
  اهان یدر گ  ک یلیسیسال  د ی و اس  ن یاکس  م یو تنظ  ی خشک

در پاسخ به    اهان یدر گ  AtCAMTA6  یهاژن دارند.  
شور  حال  شوند،ی م  ان یب  یتنش  که  ی در 

AtCAMTA4  محور پاسخ   ی نقش    ی دفاع   ی هادر 
پاتوژن   اهان یگ برابر  ات  اهدر  به  پاسخ  در    د ی اس  لن،یو 

 Liu)( دارد  ABA)  کی ز یآبس  د ی ( و اسJAجاسمونات )

et al., 2015)ی هان یجامع پروتئ  آنالیزحال،    نی. با ا  
CAMTA ی ک یلوژنتیبا روابط ف یاه یگ  یهاگونه  بین  

   هنوز وجود ندارد.
موتانت  عملکرد  دادن  دست  از

CAMTA3/AtSR1   کلروز و مقاومت بالا در    باعث
پاتوژن  به شودمی ها  برابر  ژن  .  جهش  مشابه،  طور 

OsCBT    عضوCAMTA   ایجاد باعث  برنج    در 
ها نشان داد، که  در برابر پاتوژن   یتوجه مقاومت قابل 

که  ندهدهنشان  است  به  این  است    ک یعنوان  ممکن 
ممیتنظ گ  ی نفکننده  دفاع  کند.    زین  اهیدر  ژن  عمل 

CAMTA3  در    اهیدر دفاع گ  ینقش مهم  نی همچن
از    ی ناش  ی ریگلوکز و پ  سمیمتابول  میبرابر حشرات، تنظ

 & Yangکند  یم  فایا  آرابیدوپسیس در    لنیات

Poovaiah, 2002))اخ که گزارش   راًی.  است  شده 
CAMTA1  ،CAMTA2    وCAMTA3    با هم در

کنند و در  ی عمل م  سالسیلیک اسید  وسنتز یسرکوب ب
القا  مل تح توسط  انجماد   /   CBF  ی سیرونو   ی سرما 

 . (Galon et al., 2010) نقش دارند 
CAMTAبا    ییهاعنوان ژن به   یفرنگاز گوجه   ها

  دن ی( در طول مراحل رشد و رسDEGsمتفاوت ) انیب
نشان   وهیم که  شدند،    ی ده گنال یس  دهد یمشناخته 

تنظ  میکلس رس   م یدر  و  طر  وهی م  دن یرشد    قی از 
نقش دارد    CAMTA/ نی کالمودول/میکلس  برهمکنش

Kim et al., 2017))ژن    15  راً،ی. اخCAMTA    در
  ها تنش نشان داد که به  ها  ژن   ان یشد و ب  یی شناسا  ا یسو

س م   ی هورمون   ی هاگنال یو  پاسخ    دهند ی مختلف 
(Saidi & Hajibarat, 2020)  اساس بر    ک ی. 

است  TaCAMTA4مطالعه،     ک یعنوان  به   ممکن 
عمل    Puccinia triticinaدر پاسخ به    یکننده منفمیتنظ

ز مبتنناک   را یکند،  خاموش   ی داون  ژن  بر  کردن 
TaCAMTA4  افزا به  برابر    ومت مقا  شی منجر  در 

.  ( (Shkolnik et al.,2019شد    P. triticina  بیماری
بر    نی ا  ن،یبنابرا   ک یستماتیسآنالیز  مطالعه 

رونو   انیب   یالگو  آنالیزو    کیوانفورماتیب   ی سیعوامل 
CAMTA    هدف از انجام  متمرکز است.  ذرت  در گونه

در    CAMTAخانواده ژن    آنالیز و    بررسیمطالعه،    این
بود  به ذرت  جامع.  اطلاعات  خاص،  مورد،   ی طور    در 
و برای تایید    های عملکردیدمین   ،یک یلوژنتیروابط ف

زنی  ی جوانه مرحله ها در ژن  انیبنتایج بیوانفورماتیکی 
ها در پاسخ به شرایط نرمال و  و پروفایل بیانی این ژن 

همچنین  و  گرفت  صورت  گرمایی    یی شناسا  تنش 
 CAMTA  های ژن ی  پروموتر  ها در ناحیه سیس المنت 

 . بود ذرتدر  

 

 ها مواد و روش 
و   ک ی لوژنت ی ف  ل ی و تحل   ه ی تجز های مورد استفاده در  داده 

 CAMTA  ی ها ن ی پروتئ   دمین عملکردی 

 داده پایگاه از CAMTA پروتئینی هایتوالی 

EnsemblPlants 

(https://plants.ensembl.org/index.html)  
 از  استفاده   با  پروتئین   هایتوالی   ردیفیدانلود شد. هم 

  فیلوژنتیکی   ترسیم درخت.  شد  انجامClustalW   روش
  NJو با الگوریتم    MEGA 7.0  افزاراز نرم   استفاده  با

  استرپ   د صورت گرفت. صحت درخت فیلوژنتیکی با بو 
 . (Shkolnik et al., 2019 )  شد انجام 1000

افزار  از نرم   CAMTA  ی ها مین د   شناسایی   ی برا   
Gendoc   فاکتورهای رونویسی ها  ی . توال استفاده شد  

CAMTA    حضور  IQ  های دمین مانند 

(PF00612)  ،ANK (PF12796)  ،TIG 

(PF01833)    وCG-1 (PF03859)   شدند.    ی اب ی ارز
به   ی ژن   ی ها ی توال  دست نامطلوب  حذف    ی صورت 
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سرور    ExPASyشدند. 

(https://www.expasy.org/)   ی ن ی ب ش ی پ   ی برا  
( هر  Mw)   ی مولکول   وزن ( و  pI)   ک ی زوالکتر ی نقطه ا 
  استفاده شد.   CAMTA  ن ی پروتئ 
 

 CAMTAژن و آنالیز ساختار  یکروموزوم  ع یتوز

  ی ها کروموزوم   ی رو   CAMTA  های ژن   ی اب ی مکان   ی برا 
هر کروموزوم با توجه    ی بر رو   CAMTA  ی ها ن ژ   ، ذرت 

موقع  شدند.   ژن   ی ک ی ز ی ف   ت ی به    ی ها ژن   بررسی 
CAMTA   شدند    م ی ترس   ی ذرت ها همه کروموزوم   ی رو

 Voorrips)  د ش   ترسیم   MapChartبا  نقشه فیزیکی  و  

et al., 2002 ) نترون، ی ا   اگزون /   ی ساختار   آنالیز   ی . برا  
ژن    CDSو    ی ژنوم   DNA  ی ها ی توال  هر  به  مربوط 

CAMTA   پا از  شدند.    NCBIداده    گاه ی ذرت  دانلود 
نما  نسخه    ش ی سرور  ژن  ،  GSDS)   2.0ساختار 

http://gsds.cbi.pku.edu.cn / برا آوردن  دست به   ی ( 
اگزون  مورد  در    ی ها ن ی پروتئ   نترون ی ا   - اطلاعات 

ZmCAMTA    استفاده شد (Chen et al.,2007 ) . 
 
در    یسیاتصال فاکتور رونو  یهامکان   لیو تحل  هیتجز

  CAMTA یپروموترها

  CAMTAپروموتر    ه ی باز در بالادست ناح جفت    1500
آمده  دست به   ی ها ی شد. توال   ی اب ی باز   NCBIداده    گاه ی از پا 

پا  از  استفاده   PlantPANداده    گاه ی با 

(http://plantpan.itps.nku.edu.tw/)    با
  ها سیس المنت   یی شناسا   ی برا   فرض ش ی پ   ی ها ت ی محدود 

 قرار گرفتند.    آنالیز مورد    تنش جه به پاسخ  با تو 
 

پاسخ به تنش  در    CAMTA  یهاژن  انیب   یالگوها

 زنی جوانه و گرمایی 

ژنوتیپ  بر    شی آزما  ن ی ا  سال   ذرت  K706روی  در 
کشت در گلدان جهت    K706رقم  انجام شد.    1400

 یدر دما با نسبت خاک )کوکوپیت: پلیت: پیت ماس(  
و   ساعت روشنایی  16در شرایط    گرادیدرجه سانت   25

ها و ساقه  ها، شه ی . رته مدت دو هف به ساعت تاریکی  8
و   ه ی تجز  ی برا  ی اهفته   2  ی ها جوان نهال  یها برگ
گرما  انی ب   لیتحل  تنش  تحت  بافت  شرایط   خاص  و 

 گرادیدرجه سانت   42  یساعت در دما  4مدت  به  نرمال
 برداشت شدند.ها  و نمونهقرار گرفتند    تیمارتحت  
نمونه   ی اختصاص  RNA  هیته  یبرا   ی هابافت، 

  2  هایگیاهچه طور جداگانه از  ساقه و برگ به   شه،یر
ذرت اهفته  گرما  ی  تنش  نرمال   تحت  شرایط    و 
اعمال  ساعت پس از    4  یبردار. نمونه ند شد  یآورجمع
ساقه و برگ    شه،یکل از ر  RNAگرما انجام شد.    تیمار

و نرمال و همچنین در مرحله    گرمایی  تنش   ط یدر شرا 
کزنی  جوانه از  استفاده   RNA-Plus  تیبا 

(Sinaclone)   بر اساس دستورالعمل سازنده استخراج
برا آلودگ   ی شد.  در    ماندهیباق  یژنوم  DNA  یحذف 

از  RNA  ی هانمونه  ،DNase I    )فرمنتاز )شرکت 
  دراپ توسط نانو    RNAاستفاده شد. خلوص و غلظت  

  % 1ژل آگارز    زی آن با استفاده از آنال  ت یفیشد و ک  نییتع
کیت  طبق دستورالعمل    cDNAشد. سپس سنتز    د ییتا

هر ژن    ز ی آنال  یانجام شد. سه تکرار برا   cDNAسنتز  
عنوان ژن  به  گلیسرآلدئید دهیدروژناز انجام شد. از ژن  

آغازگرها تمام  استفاده شد.  استفاده در    یمرجع  مورد 
اند.  شده  هرستف 2ژن در جدول  انیب لیو تحل هیتجز
بیان  شدند.    یطراح   الگورنامه  با استفاده از ب  یمرها یپرا
ریل بها  ژن دستگاه  از تایم  ا  استفاده    سایبرگرین   با 

دستورالعمل همان  در  که  توض  ی هاطور    ح یسازنده 
شد.شدهداده  انجام  از  ها  ژن   ینسب  انیب  برای   است، 
نرمال   Ct-2∆∆  ق یطر از    ی برا  Ctمقدار    یسازپس 
  دهیدروژنازگلیسرآلدئید  در مقابل    CAMTA  ی هاژن
  یبرا   RT-qPCR  آنالیزشد.    نیی عنوان ژن مرجع تعبه
  و   ZmCAMTA1  ژن  دو  ی برا  انیب  پروفایل  نییتع

ZmCAMTA2  مختلف تحت    یهابا استفاده از بافت
ها  همچنین بیان این ژن   انجام شد.   و نرمال   گرما   تنش

 زنی ذرت مورد بررسی قرار گرفت.  در مرحله جوانه 
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 در ذرت CAMTAویسی . اطلاعات مربوط برای اعضای خانواده فاکتورهای رون1جدول 
Table 1. Information for CAMTA transcription factor family members in maize. 

 نام ژن

Gene name 

 کروموزومی موقعیت 
Chromosomal location 

 آمینواسید طول

Length Amino acids 

MW 
 وزن مولکولی 

PI 
 نقطه ایزوالکتریک 

ZmCAMTA1 72647881-2:72639997 996 112.21 6.52 
ZmCAMTA2 156074400-7:156055930 913 101.84 8.43 
ZmCAMTA5 111965806-10:111957170 865 97.52 7.70 
ZmCAMTA4 19979584-1:19954934 1025 114.42 6.38 
ZmCAMTA3 161094398-3:161089094 842 94.65 6.93 

 
 . نام و توالی پرایمر مورد استفاده در این مطالعه 2جدول 

Table 2. The name and primer sequence used in this study. 
 ( Primer sequence) توالی پرایمر ( Primer) پرایمر

ZmCAMTA1 F GAGGAAGATGATGAGGAAGACGACG 
ZmCAMTA1 R ACTTCTTACAGTTGCCTGGCGA 
ZmCAMTA2 F GTGATCTGGCTGCTGGACAAG 
ZmCAMTA2 R TCAGCAGCATTGCGGTAGGCT 
GAPHD F CCATCACTGCCACACAGAAAAC 
GAPHD R AGGAACACGGAAGGACATACCAG 

 
 

 و بحث  جی نتا

را در ذرت    CAMTAحاضر، خانواده ژن  مطالعه    در 
  ها نشان دادیم کروموزوم  ی روها  ژن   تیو موقع  بررسی 

آنال1)جدول   روابط    ی کیوانفورماتیب  ی زهای (.  مانند 
عملکردیدمین   ، یکیلوژنتیف ساختارهاهای    ، یژن  ی ، 

در    CAMTA  هایبیان ژن و    یکروموزوم  یاهمکان 
مرحله   در  همچنین  و  نرمال  و  گرمایی  تنش  شرایط 

ذرتجوانه پروفا  زنی  شد.  مراحل    انیب  ل یانجام  در 
مورد   ژن   آنالیز مختلف  همه  گرفت.    ی هاقرار 
ZmCAMTA  ها،  ژن   ات یژن، جزئ  یگذار همراه نام به

ا  ی وزن مولکول   نه، یآم  دی طول اس   ک یزوالکتریو نقطه 
جدول    ها پروتئین  شده   1در  فاکتورهای  اند.  فهرست 

  842از    نه یآم  د ی در طول اس  ZmCAMTA  رونویسی 
ر  ( دpIشده )ینیبش یپ   کیزوالکتر ی با نقطه ا  1025تا  

مولکول  8.43تا    6.38محدوده   وزن  تا    94.65از    ی و 
 دالتون متفاوت است.   لو یک 114.42

 
ف دمین  ی کیلوژنتیروابط  عملکردیو    ی هاژن  های 

 در ذرت CAMTA رونویسی فاکتور

ف   ن یی تع   ی برا    ی ها ن ی پروتئ   ن ی ب   ی ک ی لوژنت ی روابط 

و    ی فرنگ گوجه   س، ی دوپس ی در آراب   CAMTAمختلف  
مختلف    ی توال   17بر اساس    ی ک ی لوژنت ی ف   ز ی ذرت، آنال 

همان   CAMTA  ن ی پروتئ  شد.  در  انجام  که  طور 
داده   1شکل   ف   شده   نشان  درخت    ک ی لوژنت ی است، 

را    CAMTA  پروتئین   17  ه ی همسا روش نزدیک  به 
، هفت  اول   کلاستر کرد. در  بندی  م ی تقس   گروه به سه  

،  CAMTA AtCAMTA1  پروتئین 
AtCAMTA2  ،AtCAMTA3 ،SlCAMTA2  ،
SlCAMTA3  ،SlCAMTA3.1    پروتئین و  

ZmCAMTA4   دوم   کلاستر شدند. در    ی بند گروه  ،
( با  SlCAMTA6)   ی فرنگ گوجه  CAMTAفاکتور 
،  AtCAMTA5  ،AtCAMTA6  ی ها پروتئین 

ZmCAMTA2   در  ند شد   ی بند کلاستر کلاستر  . 
دو  سوم    ی فرنگ گوجه   CAMTA  پروتئین ، 

 (SlCAMTA4  ،SlCAMTA4.1  چهار با   )
،  AtCAMTA4  ،ZmCAMTA1  گر ی د   پروتئین 

ZmCAMTA3    وZmCAMTA5   بندی گروه  
به هفت    CAMTA  ی ها ن ی پروتئ شدند. در مقابل،  

اند  شده   م ی و برنج تقس   س ی دوپس ی خانواده در آراب   ر ی ز 
 (Bork et al., 1999 .) 
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 .MEGA7.0 افزاردر نرم  (NJ) یگیشده با روش همسا جادیا CAMTA یهاژن کیلوژنتی. درخت ف1شکل 

Figure 1. Phylogenetic tree of CAMTA genes created by the neighbor-joining (NJ) method in 

MEGA7.0 software. 
 

مطالعه  کهای  در  شد  داده    ی هارخانواده یز  نشان 
طور همزمان  به  CAMTA  یهاژن   سومو    دوم،  اول

  یهاوجود دارند، اما ژن   یاو تک لپه   یادر هر دو لپه 
ا  چهارمخانواده    ریز لپه  تک  نداشت  یدر  وجود  ها 
(Wang et al., 2015) نشان داد که    ی گری. مطالعه د

و    دوم ،  اولخانواده )  ری به چهار ز   CAMTA  ی هاژن
 Wang et)  شوند یم  میستق  ا ی( در سو سوم و چهارم

al., 2015) ژن هر    ی ها.    ی ساختارها  کلاستر درون 
را نشان    شدهمحافظتموتیف  مشابه و    نترونیاگزون/ ا

  یبندگروه   لی و تحل  هی تجز  جی مطالعه، نتا  نی دادند. در ا
ها، سه  ها و تک لپه در دولپه  CAMTAما از عوامل  

  ج ینشان داد که نتا   کی لوژنتیرا در درخت ف  رخانوادهیز
.  (Wang et al., 2015  )  دست آمد به  ا ی با سو  ی مشابه
د آن  درک نحوه عملکر  یبرا  نی ساختار پروتئ  مطالعه

  CAMTAشده با    یکدگذار   یهان ی مهم است. پروتئ
چهار    یاه یگ حضور  شده  شناخته   ،یعملکرد  دمینبا 
به    دمین   کی)  CG-1عنوان  به   DNAاتصال 

آنک  ANK(،  یل توا  ی اختصاص  (،  ن یری )تکرارات 

IPT/TIG  رونو  نی مونوگلوبولی)ا و  یس یفاکتور   ،)
)کالمودول  IQ  موتیف در    نیمشخص شدند.  باند( که 

است. حفاظت شده   اریبس  یاه یمختلف گ  یهاگونه   نیب
در    IQو    CG-1  ،ANK  ،IPT/TIG  دمین هر چهار  

پروتئ  کیهر     یی شناسا  ZmCAMTA  یهان ی از 
دمین  .( 2)شکل  شدند تایید  هر  برای  عملکردی  های 

 استفاده گردید.  Pfamو   SMARTپروتئین از پایگاه 
  10  بر روی گندم نشان داده شد که  ایدر مطالعه 

محافظت  TaCAMTAپروتئین   شامل  دمین  شده 
CG-1  (اتصال به    دمین   کیDNA   ی  لتوا   یاختصاص
با    نی ری)آنک  Pfam03859  ،)ANKبا  

Pfam12796  ،)  کالمادولین بایندینگ  دمین  و  یک 
پروتئین   Pfam00612با    IQ  موتیف ها دمین  بودند. 
TIG  نداشت  مطابقت  ماکه با مطالعات را نداشتند که

(Yang et al., 2020). 
 

 CAMTAهای  ی ژن ساختار ژن   و   ی مکان کروموزوم 

  ی هاژن  نشان داد که  در ذرت  ی کروموزوم ع یتوز آنالیز 
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ZmCAMTA  و    7،  4  ،3  ، 2  ، 1  ی هاکروموزوم   ی رو
  ی روبر    ZmCAMTA  هیچ ژن   قرار داشتند اما   10

نداشتند   8/9/ 5/6  ی هاکروموزوم در  .  (3)شکل    قرار 
انجام شد که    V. viniferaروی گیاه    مطالعه ایی بر 

 ،VvCAMTA1 ،  VvCAMTA3های  ژن
VvCAMTA4   وVvCAMTA5  روی  به بر  ترتیب 

 Shangguanتند )ففرار گر  5و    1،  7های  کروموزوم

et al., 2014  .) یهاژن  CAMTA   با  دوم    گروه
که  ی ، در حالداشتند  9-12  یعن ی  نترون یتعداد ا  نیشتریب

گروه    اول گروه   داشتند    نترون یا   12-1توسط    سوم و 
  ی ژگیو  ک یها  و اگزون   ها نترون ی. تعداد ثابت ا(4)شکل  

م  CAMTAشده  حفظ  است های  ژن   ان یدر    ذرت 
(Rahman et al., 2016). 

 

 
با   یچا ماندهیانجام شد و باق Clustal W قیاز طر همردیفیذرت.  CAMTA خانواده یهان یچندگانه پروتئ همردیفی. 2شکل 

 .شدند یزیآمرنگ  Genedoc افزاراستفاده از نرم 

Figure 2. Multiple alignment of maize CAMTA family proteins. Multiple alignment was performed 

via Clustal W and the residues were colored using Genedoc software. 

 

 

 در ذرت CAMTA یهاگسترش ژن یو الگوها  یکروموزوم عی. توز3شکل 



 ( 1-15)  1401بهار  وهفتم،یس یاپیشماره سوم، پ ازدهم،یسال  ،فناوری گیاهان زراعیمجله علمی ـ پژوهشی زیست 8

 

Figure 3. Chromosomal distribution and expansion patterns of CAMTA genes in maize. 

 
دهنده اگزون و  نشان  بیترتبه  یزرد و آب یهاآنها. رنگ  یک یلوژنتیروابط فذرت با توجه به  CAMTA یهاژن  ی. ساختار ژن4شکل 

 .ژن هستند نترونیا
Figure 4. The gene structure of maize CAMTA genes according to their phylogenetic relationships. 

Yellow and blue colors represent gene exon and intron, respectively. 

 
 ZmCAMTA یهادر ژن هاسیس المنت  ینیبش یپ

هورمون و    سیس المنت تنظیمی با  عناصر  درک  یبرا
  PlantPANداده    گاهی در پاسخ به استرس، پا   ی تکامل

در    ی س یاتصال فاکتور رونو  ی هامکان   ی نیبش یپ  یبرا
  CAMTAجفت باز    1000بالادست    روندهش یپ  هیناح

سیس    20  نشان داد که   ج یقرار گرفت. نتا   ی ابیمورد ارز 
دست آمد که  هب  PlantPANهای از پایگاه داده  المنت
  های پروموتر ژن   یدر نواح  دهنده این است داد کهنشان 

CAMTA  وجود  های مختلفی  در ذرت سیس المنت
  عناصر  ی دارا CAMTA ی پروموترها(.  5)شکل  دارد 
ا  یمختلف   سیکننده سمیتنظ بر  اعتقاد    ن یهستند که 

شرایط تنش غیرزیستی،    تنظیماست که در پاسخ به  
همچنین بیشتر سیس    نقش دارند.  ی و هورمون  رشدی 
ژنالمنت بالادست  ناحیه  در  موجود  به  ها  مربوط  ها 

المنت  تنش  سیس  به  پاسخگو  زیستی  زهای  یر 
شده در پاسخ  یی مطالعه، عناصر شناسا ن ی در ا  باشد. می
،  bZIP  ،MYB  ،bHLHمختلف شامل    ی هاتنش به  

NF-Ys، WRKY   وAP2/ERF   تجز و    هیبودند. 
در    bZIP  سیس   عناصر موترها نشان داد که  پرو  ل یتحل

در    WRKY  سیشدند عناصر س  انیب  ABAپاسخ به  
اکس هورمون  به  نتای م  می تنظ  ن یپاسخ  ما    جی شوند. 

AT-hook    وEIL/EIN3    پروموتر مناطق  در  را 
CAMTA  ب   ییشناسا در  مورد    CAMTA  نیکرد. 

عناصر    یدارا  ZmCAMTAژن    ،یبررس حداکثر 
المنت ناح   سیس  ژن   هیدر  بود.  خود    ی هاپروموتر 

ZmCMATA2  ،ZmCMATA4    و
ZmCMATA5  المنتتعداد    ن یشتریب در    سیس  را 

توال  ی نواح داشتند.  خود  ی  پروموتر  ی های محرک 
  سیس المنت نوع    20  باً یتقر  یحاو  CAMTAهای  ژن

)شکل   افزایش  (.5بودند  در    CAMTAهای  ژن   با 
مختلفکروموزوم که  نتیجه  توان ی م   های  کرد  گیری 

های پاسخگو  افزایش بیان ژن   ا در طول رشد خود بگیاه  
 Saidi et)مختلف سازگار شوند    یط یمحی  هاتنش به  

al., 2020b).   
ها به  CAMTAاند که  نشان داده   ی مطالعات قبل

محرک استرس و  در    ی هاها  ،  آرابیدوپسیسمختلف 
 ,.Galon et al) دهندی پاسخ م  ای و سو  یفرنگگوجه 

2010; Yang et al., 2012س ی عناصر س  (. وجود  
به    ری درگ  المنت پاسخ  در  محرک   /هاتنش در  ها 

آنها    دهدیمنشان   CAMTA  ی پروموترها که 
به  به س  ها تنش احتمال  مختلف    ی هاگنال یو  محرک 

،  آرابیدوپسیسدر    . دهندی منشان    مختلفیپاسخ  
CAMTA1    وCAMTA2  با    همراهCAMTA3  

پروموتر    م یمستق  طوربه شده   CBF2به  که    متصل 
  شود ی م  اه یگ  سرما تحمل    شی افزا  انیب  یمنجر به القا

(Doherty et al., 2009  ژن  .)AtCAMTA3  
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تنظیم تواند بهمی برای  عنوان  گیاه  ایمنی  کننده منفی 
فعال  با  پاتوژن  دفاع  به  سیگنال پاسخ  حدکردن    های 

می  اسید  سالسیلیک  در   ,.Du et al)شود  واسط 

2009.)  MYB    وbZIP    در  و    ی طیمح  تنشتحت
سیس    (.Xie et al., 2019)  وندشمی   ان یب  شهیر

  ه برگ داشت  یهادر بافت  ینقش مهم  WRKY  المنت
  شوری   ، یمانند خشک   یی هاتنش در پاسخ به    نی و همچن

و تهاجم   ,Huang & Liu)  شوند می   انیب  روسیو 

المنت.  (2013 فاکتور    ن یتراز مهم   یک ی  Dof  سیس 
ر  رونویسی  در  که    بیان برگ    و   شاخساره   شه، یاست 

  ان یطور خاص ببه  AP2/ERF،  براسیکاد. در  ونشمی
ر  یی بالا کم   شه یدر  تعداد  اگرچه  فاکتور  از    یداشت، 

 Zhang et)  شوندمی انیو برگ ب  شهیدر ر رونویسی

al., 2017) . 
  ن یدر یده   ،یمورد بررس  هایسیس المنت   انیدر م

المنت  نیشتریب بهشده    افتی  سیس  ژن    مربوط 

ZmCAMTA2   اهان یگ  ن، یدر ی وجود ده  لیدلبود. به  
تنش  م   ی خشک   ی هابه  پاسخ    وجود دهند.  ی بهتر 

نواح  نی دری ده ژن  یدر  اکثر  خانواده    یهاپروموتر 
ZmCAMTAتن خود    کامل   ی س یرونو   م یظ،  توسط 

CAMTA پ را  نشان   کندی م   شنهادیها    ک یدهنده  و 
تنظ نظر    نی ب  دهی چیپ  میشبکه  از  است.  آنها 

-Wبه    WRKY  یها فاکتور اتصال    ،یک یولوژیزیف

boxفعال پ  ی مختلف رشد  ی هات یها،  ( و  ی ری)کنترل 
)تنظ  ی ندهایفرآ با دفاع  آلودگپاسخ   می مرتبط  به    ی ها 

سا  و  تنظ  زیستی  ریغ   ی هااسترس   ر یپاتوژن    م یرا 
 ,.Van Aken et al., 2013; Saidi et al  )  کنندیم

2020b; Singh et al., 2015)  .سیس    نی ربیشت
در    المنت هورمون  به    bZIPها  CAMTAپاسخگو 

در    ABA  گنال یس  ص ی تشخ  یبرا که  است 
 شده است. یی شناسا CAMTA  هایژن  ی پروموترها

 

 
 .در ذرت  CAMTAیهاپروموتر ژن  یدر نواح سیس المنت 20 ینیبش ی. پ5شکل 

Figure 5. Prediction of TFBS in the promoter regions of CAMTA genes in maize. 
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 با حروف کوچک در ییها لهیم. زنیذرت برای تنش گرما و جوانه  K706در رقم  ZmCAMTA هایژن  افتراقی. بیان  6شکل 

05/0p<  دهند.داری نشان میتفاوت معنی 
Figure 6. Differential gene expression of ZmCAMTA genes in K706 cultivar for heat stress and 

germination. Bars with different lowercase letters are significantly different at p<0.05. 
 

عناصر   تعداد  به    WRKYحداکثر  مربوط 
ZmCAMTA1   و ZmCAMTA2  بنابرا   ن ی بود. 

نت ی م  که    جه ی توان  نواح   WRKYگرفت    ی در 
ژن  مهم پروموتر  نقش  عوامل    ی ها  به  پاسخ  در 

حساس به    لن ی ات   ی ها ن ی زا دارد. خانواده پروتئ ی مار ی ب 
EIL/EIN3   به ی م ح   ک ی عنوان  تواند    ی ات ی عامل 

  ی ط ی مختلف مح   ط ی تحت شرا   اه ی رشد و نمو گ   ی برا 
پروتئ  کند.  پروتئ   ی شکل   EIL/EIN3  ن ی عمل    ن ی از 
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است که به    DNAاتصال به    ت ی فعال   ی حاو   ی ا هسته 
پ  ثانو   ه ی اول   ک ی متابول   ی رها ی مس   ده ی چ ی شبکه    ه ی و 

م   اهان ی گ  .  ( Saidi et al., 2021)   کند ی کمک 
و    YABBY  ،WRKYما نشان داد که    ی ها افته ی 

GATA   استرس و  رشد  مراحل  به  پاسخ    ی ها در 
و    NAC  ی س ی رونو   ی نقش دارند. فاکتورها   ه زند ر ی غ 

YABBY   بس فرآ   ی ار ی در    ی ک ی ولوژ ی ب   ی ندها ی از 
از    ی گر ی گروه د   . ( Yoon et al., 2008)   نقش دارند 

  ی هستند که نقش مهم   YABBY  ی س ی عوامل رونو 
تع  ا   ت ی قطب   ن یی در  در  دارند.  در    ت ی قطب   جاد ی اندام 
.  ( Yoon et al., 2008)  دارد نقش   ی جانب  ی ها اندام 

  ک ی شامل    YABBYخانواده    ی س ی رونو   ی فاکتورها 
  دمین   ک ی و    نال ی ترم   ان   ه ی در ناح   ی انگشت رو   دمین 

YABBY   است   ی ان ی پا   ل ی کربوکس   ه ی در ناح  . 
 
تحل  هیتجز رونو  انیب  یالگو  لیو   یسیعوامل 

CAMTA زنی تنش گرمایی و جوانه یدر ط 

در    CAMTA  انی ب  یالگو   آنالیز ذرت  به در  پاسخ 
بیان در ذرت،   انجام شد.   تنش گرمایی و چوانه زنی 

در   ZmCAMTA2و    ZmCAMTA1  یها ژن
 .مورد بررسی قرار گرفت  ساقه برگیشه،  ر های  بافت 

در بافت برگ و ریشه در پاسخ به تنش گرمایی ژن 
ZmCAMTA1   افزایش بیان نشان داد. در صورتی

ژن   تنش  شرایط  در  در   ZmCAMTA1 که  تنها 
ژن  شد.  مشاهده  ژن  بیان  در  افزایش  ساقه  قسمت 

ZmCAMTA2   در شرایط نرمال و تنش گرمایی در
با بافت  بیان  مختلف  در های  نداد.  نشان  لایی 

ژن  صورتی در   ZmCAMTA2که  ریشه  بافت  در 
(. 6پاسخ به تنش گرما افزایش بیان نشان داد )شکل 

روش  بیوانفورماتیکیمختلف    یها روش  یها و 
زنج  یکم  معکوس  از  مریپل - یسی رونو   یاره ی واکنش 

 (qRT-PCR برا )دخالت    یاب یارز   یCAMTAs   در
به کار گرفته شد.   یست ی رزیمختلف استرس غ   طیشرا 
خشک  ZmCAMTAمثال،  عنوانبه  سرما،   ،ی در 

 Yue)   ی دخالت داشت هورمون  ی دهگنالیو س   شوری

et al., 2015.)  شده که ژننشان داده  ای در مطالعه 
FaCAMTA  شوریدر گرما، سرما،  فرنگی  در توت 

ات  تنش  دارند  لنی و  (. Leng et al., 2015)   نقش 
، شوری سرما،  ی  ها تنش در    TaCAMTAsی  ها ژن 

خشک تنش  و  میگرما  نشان  بیان  افزایش   دهندی 
 (Yang et al., 2020 .)    ژنZmCAMTA2   در

جوانه به  در پاسخ  داد.  نشان  بیان  افزایش  زنی 
شد  ایمطالعه داده  برخ  نشان  ژن  یکه   یهااز 

ZmCAMTA  بافت ب  ی هادر  اند. شده  انی مختلف 
اندام  CAMTA  یها ژن در   انیب   اهانی گ   یها که 

اندام   کی رشد    ای عملکرد    ی برا  نشان داد که  بالایی 
ح  ژن  هستند.  یات ی خاص  اینکه  به  توجه  های با 

CAMTA   مختلف رشدی و در پاسخ به   در مراحل
میهاتنش  فعال  غیرزیستی  و  زیستی  در ی  شوند. 

ژن این  جوانهنتیجه  مرحله  در  بیان ها  افزایش  زنی 
ها در پاسخ دهنده فعالیت این ژندادند که نشاننشان  

ایی به مراحل مختلف رشد و نموی است. در مطالعه
رشد   هی در مراحل اول   می کلس  ونی که  نشان داده شد  

گونه  ی اریبس   اهچهی گ  ت  یاه ی گ  یها از  به و  حمل 
 یها از گونه  یار یبس   در  ی زنرا در طول جوانه  شوری

می  ش یافزا   ی اهی گ   یدهگنالیس   ن،یبنابرا کند.  پیدا 
هموستاز    کلسیم حفظ  جوانه  سدیم در  طول   یزن در 

باعث    نقش دارد.  کردن فاکتورهای  فعالیون کلسیم 
فاکتور رونویسی   از جمله  به کلسیم  رونویسی وابسته 

CAMTA   باشدمی  (Shkolnik et al., 2019)  .
  رشد در حال    گیاهچه  جادیا  یبرا  یزنجوانه  هیمراحل اول

  زنیرحله جوانه رشد در م  طی شرا  ن، یاست. بنابرا   ی اتیح
م  در  تواندی بذر  مهمی  و    ها کیاهچه استقرار    نقش 

زراع محصولات  مورد  در  در  باشد.  داشته   یعملکرد 
ژن  مطالعه که  شد  داده  نشان  در    CAMTA6ایی 

  نقش مهمی دارد.  آرابیدوپسیس  ه یاول  یزنمرحله جوانه 
CAMTA6    دیگرمانند  CAMTA حاو   ک ی  یها، 
  ن یاست و بنابرا  کلسیموابسته به    CaMدامنه اتصال  
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م  س  شود ی فرض  به  پاسخ  در    کلسیم   ی دهگنال ی در 
 (.Finkler et al., 2007) کندی عمل م  گیاه داخل 

فاکتورهای  بس   CAMTA  برخی  از    ی ار ی در 
گ   ی ندها ی فرآ  نمو  و  ط   ژه ی و به   اه، ی رشد    ی در 
بلوغ، رشد    ، ی ده با واسطه نور مانند گل   ی ندها ی فرآ 
 Liu et)   شوند ی م   م ی و گسترش تنظ   ز ی و تما   ن، ی جن 

al., 2010 ی ها شده که ژن گزارش   ای (. در مطالعه  
  ا ی سو   ی ها شه ی در ر   ی کمتر   ان ی ب   CAMTAفاکتور  

برگ  به  داد   ا ی سو   ی ها نسبت   Mishra et)   نشان 

al., 2019 )  . نشان داده شد ایی  همچنین در مطالعه  
به CAMTAکه   تنظ ها  و  رشد  در  گسترده    م ی طور 

گ  همچن   اه ی رشد  ز   ن ی و  تنش  تحمل  و    ی ست ی در 
ژن  .  ( Yang et al., 2020)   نقش دارند   ی ست ی رز ی غ 

AtCAMTA3   کننده  م ی ک تنظ ی عنوان  تواند به ی م
  ی دفاع   ی ها پاسخ   ل ی تعد   ی برا   اه ی گ   ی من ی ا   ی منف 

  د ی اس   ک ی ل ی س ی سال   ی ده گنال ی کردن س پاتوژن با فعال 
 (SA  با واسطه )EDS1   .ر ی مطالعه اخ  ک ی عمل کند  

عنوان  ممکن است به   TaCAMTA4نشان داد که  
منف م ی تنظ   ک ی  دفاع   ی کننده  برابر    ی پاسخ  در 

Puccinia triticina   ز داشته بر    ی مبتن   حذف   را ی ، 
ناش   ی خاموش  و   ی ژن  ژن   ( VIGS)   روس ی از    برای 

TaCAMTA4   افزا به  مقاومت در برابر    ش ی منجر 
P. triticina   شد   (Wang et al., 2015 )  . 

  CAMTA  ژن   ک ی که    دهد ی م نشان   ج ی نتا 
  ، دخالت دارد متعدد   نگ ی گنال ی س  ی رها ی معمولاً در مس 

حال  چند ی در  هم   CAMTA  ژن   ن ی که  با  کار  اغلب 
 شرکت کنند.   نگ ی گنال ی س   ر ی مس   ک ی تا در    کنند ی م 

  ی ها ژن   ک ی ستمات ی س   ل ی و تحل   ه ی مطالعه حاضر تجز 
CAMTA   م گزارش  را  ذرت  اعضا ی در    ی دهد. 

ژن   رو   CAMTAخانواده  با  ذرت    ی کردها ی در 
  ی ها و مشخص شدند. ژن   یی شناسا   بیوانفورماتیکی 

شناسا   CAMTAخانواده   ذرت  ژنوم  شدند.    یی در 
برا   ی ها افته ی  خانواده  روشن   ی حاضر  دخالت  کردن 

فرآ   CAMTAژن   و    ی ک ی ولوژ ی ب   ی ندها ی در  ذرت 
  ی آت   ی اصلاح   ی ها در برنامه   ی د ی کل   ی ها ژن   یی شناسا 

اهم  تجز   یی بالا   ت ی از  است.  تحل   ه ی برخوردار    ل ی و 
ژن    ق ی عم   ی نش ی ب   ی فعل  خانواده  مورد  در 

ZmCAMTA   و زراع   ی ا ی مزا   ش ی افزا   ی برا   ی 
 دهد. ی ذرت ارائه م   ی ک ی اکولوژ 
 
 گیرینتیجه

حاضر   گیاهدر    CAMTA  هایژن مطالعه  در  ذرت 
و  آنالیز  .  ندشد   بررسی  ژن   ،ها نیپروتئ   دمین ساختار 

نشان داد که   کی لوژنت یو درخت ف   ییا یم ی وشی خواص ب 
ژن   دمین  CAMTAخانواده  های دارای 

نشان داد که   هاژن  انیب   آنالیز.  شده هستند محافظت
بافت با سطوح   ن یدر چند   CAMTA  های ژن  مام ت 
 یاعضا   دهد یم  که نشان  شوند، ی م  انیمتفاوت ب   انی ب 

را در رشد   یمتفاوت  ی عملکردها  CAMTAمختلف  
سیس   ی نی ب ش ی. با استفاده از پ کنندیو توسعه حفظ م

وجود  المنت  ،AP2/ERF  ژن تمام   ی هادر 
CAMTA  یستی رزیتنش غ   ک ی حداقل به    تواند یم 

عملکردها   یهاتنش   ای  بر  که  دهد،  پاسخ   یمتعدد 
با   یبرا   CAMTA  هایمختلف ژنتنظیمی   مقابله 

ژن  یستی رزیغ   یهاتنش  دارد.  دلالت   یهامختلف 
CAMTA   به ذرت  ژنوم  ژندر  هدف   یها عنوان 

توسط   که   ی نی ب ش یپ   CAMTAبالقوه  شد 
در   ستردهطور گ به  تواند یم  CAMTA  دهدیم نشان

نقش   هاتنش مقابله با    نیو همچن   اهانی رشد و نمو گ
 باشد.داشته

تح   یها افتهی       مورد   ید یجد   نشیب   قیقاین  در 
ژن   گونه    CAMTAخانواده  همچن ذرت  در   نیو 

ب   ی برا  ی ا هی پا نقش ژن  شتر ی مطالعات  مورد   یها در 
ZmCAMTA  ارائه   ذرتپاسخ به استرس  و    در رشد

 ندهیآ   ی اصلاح  ی هابرنامه   ی مطالعه برا  ن ی. ا باشدمی
 کندیمقاوم در برابر استرس کمک م  ایجاد ارقام  یبرا 

آنها  یها نقش  شتری روشن شدن ب   یبرا   دیجد   یو راه
به  در   فراهم   یها تنش پاسخ  را  محیطی  مختلف 
 کند.می
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