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هایی با  (، کد کننده پروتئین C3HZNF)  CCCH فینگر خانواده زینک های  ژن 

های این خانواده دسته مهمی از  باشند. پروتئین ک هیستیدین می سیستئین و ی سه 

های مختلف از جمله رشد  فاکتورهای رونویسی زینک فینگر بوده که در فعالیت 

واقع در مقاومت به  های زیستی و غیر زیستی و در  و نمو گیاه و پاسخ به تنش 

دو گیاه    C3HZNFوتئینی  ر پ های  داده   از باشند. در این مقاله  ها موثر می تنش 

برنج   اگزون/  آرابیدوپسیس و  فیلوژنتیک، ساختار  برای تجزیه و تحلیل روابط 

موتیف   اینترون،  دامنه سازماندهی  بررسی   ها   ها/  این  شد.  از  استفاده  نشان  ها 

تجزیه و تحلیل    در برنج داشتند.   CCCHهای  ژن ها با  همولوژی بالای این ژن 

باشند،  های متغیری می ها دارای تعداد اگزون AtC3H ساختار ژنی نشان داد که 

ژن  کلی  طور  به  با  اما  می   7و    1هایی  بر  در  را  تعداد  بیشترین  گیرند.  اگزون، 

ویژگی  پروتئین بررسی  و شیمیایی  فیزیکی  که  های  داد  نشان  خانواده  این  های 

AtC3H36   باشد همچنین  پایدارترین پروتئین در بین اعضای این خانواده می

پروتئین  بی  به  متعلق  ایزوالکتریک  نقطه  است.  AtC3H7   (96 /9شترین   )

و    Znf  C3H  دمین   6تا    1  ی دارا   ی خانواده ژن این    ی اعضا مشاهدات نشان داد  

می   17مجموعا   عملکردی  های  پروتئین ین  ب   ی لوژن ی ف   ی مقایسه   باشند. دمین 

C3H   برنج پروتئین   Arabidopsisو    در  این  که  داد  حفاظت  نشان  از  ها 

بر ش  بالایی    AtC3H  ی ا سه ی مقا   ی ک ی لوژنت ی ف   ز ی آنال   در   خوردارند. دگی 

ژن OsC3Hو  گروه ،  یک  در  اورتولوگ  گرفتند   های  عنوان  قرار  به   .

با    OsC3H8مثال،  نزدیکی    Arabidopsisدر    HUA1همولوژی 

 (AtC3H37  ،داد نشان  دارد که  (  نقش  گل  توسعه  در  ژن  مطالعه    ن ی ا   . این 

ارزشمندی  مورد    اطلاعات  م در  در    CCCH zinc fingerژنی  هم  خانواده 

م   گیاه آرابیدوپسیس و برنج  تواند در درک نحوه  این اطلاعات می   دهد. ی ارائه 

ی زیستی  ها ها برای کمک به مقاومت گیاه در هنگام مواجه با تنش عمل این ژن 

 و غیر زیستی کمک کننده باشد. 

 

 ف.موتیفاکتور رونویسی، تنش غیرزیستی،   :ید یکل یهاواژه

 

 

Zincfinger CCCH (C3HZNF) genes encode proteins 

with three cysteines and one histidine. The proteins of 

this family are an important group of zinc finger 

transcription factors that are effective in various 

activities such as plant growth and response to biotic 

and abiotic stresses and actually They are effective in 

stresses tolarance. In this article, C3HZNF protein data 

of Arabidopsis and rice plants were used to analyze 

phylogenetic relationships, exon/intron structure, 

motifs/domains organization. These studies showed the 

high homology of these genes with CCCH genes in 

rice. Analysis of the gene structure showed that 

AtC3Hs have a variable number of exons, but in 

general, genes with 1 and 7 exons contain the largest 

number. study the physical and chemical properties of 

this family showed that AtC3H36 is the most stable 

protein among the members of this family, and the 

highest isoelectric point  belongs to the AtC3H7(9.96) 

protein. The observations showed that the members of 

this gene family have 1 to 6 Znf C3H domains and a 

total of 17 functional domains. Phylogeny comparison 

between C3H proteins in rice and Arabidopsis showed 

that these proteins are highly conserved. In the 

comparative phylogenetic analysis of AtC3H and 

OsC3H, the orthologous genes were placed in one 

group. For example, OsC3H8 showed close homology 

to HUA1 in Arabidopsis (AtC3H37), suggesting that 

this gene is involved in flower development. This study 

provides valuable information about the important 

CCCH zinc finger gene family in Arabidopsis and rice. 

This information can be helpful in understanding how 

these genes work to help plant tolarance when faced 

with biotic and abiotic stresses.   
 

Keywords: abiotic stress, transcription factor, motif. 
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 ه  مقدم

  ی نامطلوب مانند دما  ی طیمح  ط ی اغلب با شرا  اهان یگ
شده که با تغییر در  مواجه    ی و شور  ی خشکسال   د، یشد

پاسخ   شرایط  این  به  ژن،  بیان  .  دهند می الگوی 
یس یرونو  یفاکتورها ی  ژن  یهاخانواده   این  از  یک ی 

که فرآ  است  در  مهم  مختلف    یندهاینقش 
هورمون   اه،ی گ  یک یولوژیزیف جمله    ، یاصل   یهااز 

پاسخ   ی دفاع دارداسترس  یهاو   ,.Wan et al)  ی 

تنظیم    (.2021 اصلی  اجزای  رونویسی  فاکتورهای 
های غیر زیستی و زیستی  کننده مسیر سیگنال تنش 

های مهم فرآیندهای  کننده تنظیمعنوان  به باشند و  می
می سلولی   ز.  شوندلحاظ  از    ی کی   نگر یف  نکیخانواده 
رونویسی   یهاخانواده  ن یبزرگتر  در  فاکتورهای 

استت یوکاری ژن  ها  رونو که  سطح  در  را    ا ی  ی سیها 
  ی ندهایاز فرآ   یاریو در بس کندیم  میپس از آن تنظ

ر  ی ک یولوژیب سیی زاخت یمانند  انتقال  پاسخ    گنال ی ،  و 
تنش دارد  ی طیمح  ی هابه   ,.Chen et al)  نقش 

کنندهپروتئین  .(2020 تنظیم  انتقال    ، های  در 
اثرنالسیگ با  تنش  ژن های  بیان  روی  های  گذاری 

 هاینقش دارند. این پروتئین خود   تردستهدف پایین 

پروتئین  تنظیم پروتئینی،  کینازهای  شامل  کننده 
 ( رونویسی  فاکتورهای  های  پروتئین و    TF )1فسفاتازها، 
Han )  هستند  2(pi)  دخیل در گردش فسفات معدنی 

, 2020et al.)  .نگرها یف  نکیز  (znf)3   یی ساختارها  
زنج کلات    ی دی پپت  یهاره ی از  اطراف  در  که  هستند 

بار    نیاول  نگریفنک یز  فی موت.  اندجمع شده   ی رو  ون ی
رونو فاکتور  )قورباغه    Xenopusر  د  IIIA  یس یدر 

آفر شناساییقای پنجه  . (Isalan, 2013)  شد   یی ( 
در    کی   نگریف  نکیز   ی هان یپروتئ بزرگ  خانواده 

مولکول وت ی وکاری با  که  هستند  خود    یهاها  هدف 

 
1. Transcription factors 

2. Inorganic phosphate 
3. Zinc finger 

رو  ون ی مانند   پروتئDNA  ،RNA  ، یفلز  و  نی ،  ها 
طر  دها یپیل اتصال    zinc finger  یهافیموت  ق یاز 

م برقرار  سرهم  .  (Pi et al., 2018)   کنند یپشت 
خانواده   اساس    نگر یف  نکی زسوپر  فاصله  بر  و  تعداد 

  9سیستئین حفاظت شده به    بین بقایای هیستیدین و 
تقس شاملشوند  یم   میخانواده  ،  C4HC3  که 

CCCH،  C2H2،C8  ،C6 ،  C3HC4  ،C2HC5  ،
C4  ،C2HC   است  (Pradhan et al., 2017) .  

  ا ی   کی  ی معمولا دارا  C3Hزینک فینگر نوع    ن یروتئپ
و یک    نیستئیکه با سه س  بوده  فی موت  یشتریتعداد ب

اساس  شناسایی می  هستیدین حفاظت شده بر  شوند. 
و    نیئ ستیس  تعداد مختلف اسیدهای آمینه موجود بین

موت  نی دیستیه شده    ،C3H  یهاف ی در  توافق  توالی 
موتیف این  صورت  برای  به  -C:  باشدمی   مقابلها 

X4–15-C-X4–6-C-X3-4-H    (X   دهنده  نشان
است( آمینواسیدی  نوع  . (Yuan et al., 2015)  هر 

پروتئین گفته می  توالی   C3Hهای  شود که  از  -غنی 
 ,.Jiang et al)  تندن و گلایسین هسهای فنیل آلانی

2014) . 
 

 پیشینه پژوهش  

خانوادهژن موجودات    C3H ZNF3ی  های  در 
انسان  یاریبس )55) مانند  موش  (،  58ژن(، 

Arabidopsis thaliana  (68( برنج   ،)Oryza 

sativa(  )67)  (Wang et al., 2008) صنوبر  ،  
(Populus trichocarpa( )91( گوجه ،)Solanum 

lycopersicum( )80)جو ،  (Hordeum vulgare )
)(Ai et al., 2022)  ژن(  53) ( Zea maize، ذرت 
(68)   (Peng et al., 2012)   نداهشد  یی شناسا  .

فرآیندهای    C3H ZNF  های پروتئین  از  بسیاری  در 
جمله   از  گیاه  ژن جوانه رشدی  )مانند  بذر    های زنی 

AtTZF4/ SOMNUS،   AtTZF6/PEI1   و  
HUA1  گلدهی  ،)KHZ1   (AtC3H36  و رشد   ،)



 87 و برنج  انایتال سیدوپسیدر آراب CCCH Zinc finger یخانواده ژن  یاسه یمقا یبررسرمضانپور و همکاران:  

 

 

پیری جنین KHZ2  (AtC3H52)  تنظیم  رشد   ،  
(AtC3H14  ،AtC3H15 شکل در  (،  جنین  گیری 

هستند  دخیل  بساک  رشد  همچنین  و  قلبی    مرحله 
(Yan et al., 2017; Chen et al., 2020 )  در  .

دیواره  PdC3H17وPdC3H18 صنوبر   تشکیل 
 Chai et)  کنند ین را به صورت مثبت تنظیم میومد

al., 2014)  برنج در   .OsTZF1،  ژن تنظیم  های  با 
ندازد.  اپیری برگ را به تاخیر می   ،دهنده به تنشپاسخ 

گیاه    C3H ZNF هایژن رشد  فرآیند  به  تنها  نه 
می تنظیم کمک  بلکه  پاکنند کنند  تنش ه  به  های  سخ 

غیر و   ,.Wang et al)  هستند  نیز  زیستی زیستی 

به دلیل    GhZFP1  کتان ژن . برای مثال در  (2008
پروتئین   یک  و  دهیدرات  پروتئین  با  کنش  برهم 

بیماری با  باعث  مرتبط  ترتیب  به  به  زایی  مقاومت 
در آرابیدوپسیس بیان بیش    .شودی میماریو ب  یشور

حد   به    AtTZF1از  گیاهان،    کوتاهمنجر  قد  شدن 
ها  گلدهی و همچنین مقاومت بیشتر به تنش   تاخیر در 

شود. مشاهده شده است که این ژن به طور مثبت  می
  GA2را تنظیم و پاسخ های    1ABAقند و    به   پاسخ

تنظیم می منفی  به طور   ,.Pradhan et al)  کندرا 

2017)  .AtTZF9  وس   ی نیپروتئ  ینازها یک  له یبه 
شود و  یم  له یفسفر   3(MAPKs)  توژن یفعال شده با م

الگو  ی ناش   ی منیا  ی هاپاسخ   یبرا   ی مولکول  ی از 
  در برنج است.    ازیمورد ن  4( PAMP)  مرتبط با پاتوژن

خشک   OsC3H10  ژن تنش  هنگام  سا  یدر    ر ی و 
 ,.Seong et al)  شودیم   انیب  ی ستیز   ریغ  یهاتنش 

  ی ک ی  عنوان  به  HvC3H11در گیاه جو ژن   .(2020
بوده    KH  میند  یحاو،  C3H  ی خانواده ژن  یاز اعضا

ب  یادیز   لی تما  که در    ن یآذدر گل  انیبه  دارد.  جوان 

 
1. Abscisic acid 

2. Gibberellic acid  
3. Mitogen-activated protein kinases 

4. Pathogen-associated molecular pattern 

   PEP6و    KH FLK5  دامنه  یحاو  یهاژن  اهان، یگ
ترتیب  را    ی گلده ببه  مثبت  ان یبا  و    FLC  منفی 
ژن  کنندیم  میتنظ  .HvC3H22  یبرا   یاصل  دیکل  
بینی شده  باشد. همچنین پیش می  طول سلول   شیافزا
است    HvC3H1  و  HvC3H28های  ژن ممکن 

بالقوه  خشک  یانقش  تنش  به  پاسخ    کنند   فا ی ا  ی در 
(Ai et al., 2022). 

فوق مطالعات  مجموع،  متنوع    بیانگر  در  نقش 
  ی هاتنش به    یی پاسخگودر    C3H ZNF  ی هاژن
مختلف   یطیمح مراحل  در  شرکت  و  رشد    همچنین 

ا باشدمی و    اهیگنمو   از  شناسا   ن ی.    بررسی و    یی رو، 
ژنی    ی عملکرد عنوان  به  C3H ZNFخانواده 

در  ه یپامطالعات     های سمیمکانبهتر  درک  جهت  ای 
های  گنال یسمسیر    در ها و نقش این پروتئین  ی مولکول
 باشد. می ی ضرور ، تنش دهنده بهپاسخ 
 

 پژوهش  شناسی روش 
 CCCH Zinc fingerشناسایی اعضای خانواده 

ژن  همچنین    CCCH Zinc finger  های شناسایی 
ژنومی،  داده  توالی  شامل  اساسی  و    CDNAهای 

طریق    Arabidopsis thaliana گیاه    پروتئینی  از 
د  اطلاعات    TAIR 7اده  پایگاه  این  گرفت.  صورت 
پایگاه    از  Oryza sativa  گیاهبرای     داده طریق 

RGAP  8بدست آمد.   
  ها در پروتئین   CCCHمشاهده حضور دمین  برای  

پایگاه  نیز داده  از   ,.PFAM(Punta et al های 

2011)  ،SMART  (Letunic et al., 2004)   و
interproscan  (de Mello et al., 2017)    استفاده

 شد. 

 
5. Flowering Locus KH Domain   
6. PEPPER   
7. https://www.arabidopsis.org/   

8. http://rice.uga.edu/analyses_search_locus.shtml   
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 ها صوصیات فیزیکی و شیمیایی پروتئینخ

اطلاعاتی مانند وزن مولکولی، نقطه ایزوالکتریک، تعداد  
پایگاه   از  آمینه  ابزار    ExPASYاسیدهای  کمک  به 

ProtParam   شد آوری   ,.Gasteiger et al)   جمع 

اگزون   . 1( 2003 اینترون شناسایی  و  نرم ها  با  افزار  ها 
GSDS 2.02    صورت گرفت (, 2014et al. Hu ) . 

 
 ه اظت شدهای حف شناسایی موتیف

  ی های حفاظت شده در توال  یهاف ی موت  یی شناسا برای  
استفاده    MEME   از برنامه  CCCH ZNF  ین یپروتئ
انتخاب  که    (Bailey et al., 2009)  شد شامل 

بدونموتیف شناسایی    ها  تکرار،  دفعات  به  توجه 
با    10  حداکثر از  E-valueموتیف  و    0001/0  کمتر 
گ  گرفت  زینه سایر  قرار  فرض  پیش  حالت  به  نیز  ها 

(Arab et al., 2021) . 
 

 یکی لوژنتیو روابط ف یساختار ژنشناسایی 

منظور ردیفی   به  توال هم    muscle  الگوریتماز   یدو 
ترساستفاده شد   براساس    م یو  آنها  فیلوژنتیک  درخت 
اتصال  افزار  روش  نرم  در  با     MEGA 11همسایه 
بوت  تکرار    آزمون  با  از    نان یاطم  ی برا  1000استرپ 

گروه  شد بندصحت  انجام   ,.Tamura et al)  ی، 

 DOGترسیم ساختار ژنی با کمک نرم افزار  .  (2013

انجام     interproهای پایگاه  و با استفاده از داده  2.0
 .  (Ren et al., 2009) شد

 
 AtC3Hهای آنالیز بیان ژن

ب  یبررس گیاه    ر د  AtC3H  یژن  هخانواد  ی انیپروفایل 
تحت  غیرزیستی  تنش  آرابیدوپسیس  مختلف  های 

گرفت قرار  بررسی  امر مورد  این  از    با   .  استفاده 

 
1. https://web.expasy.org/protparam/  
2. http://gsds.gao-lab.org/   

ر داده    ATH1  کس ی ماتر ی  اف   پ ی چ   ه ی زآرا ی های 

 (ATLAS Niolabs GmbH, Berlin, Germany )  
مورد   AtGenExpress  یانی ارائه شده در پروژه اطلس ب 

گرفت  قرار  این  ( Schmid et al., 2005)   بررسی   .
تنش داده  شامل  بیانی  کد  های  همراه  به  مختلف  های 

ها شامل، تنش سرما  باشند. این تنش ها می دسترسی آن 
 (ME00325 ( خشکی   ،)ME00338  شوری  ،)
 (ME00328 ،)   ( گرمایی ME00340اکسیداتیو   ،)  
 (ME00339  پرتوهای  ،)UV-B   (ME00329  است  )

سایت   از  شده   TAIRکه  در    اند. دریافت  تنش  اعمال 
و   18  های اهچه ی گ  ب   روزه  تکرار  دو  در    ی ک ی ولوژ ی در  و 

  بود.   sec 2-photons m  µmol  60-1  نوری   ط ی شرا 
 C° 38(، سرما )mM NaCl 150شوری )های  تنش

for 3 h( اکسداتیو ،)10 uM Methyl viologen  ،)
 38تر گیاه(، گرما )وزندرصد از    10خشکی )کاهش  

°C for 3 h در  دو    بافت ریشه و شاخساره  ( در دو
)کن و  زمان صفر  تنش    30ترل(  اعمال  از  دقیقه پس 

است   ان یب  رات یی تغ.  (Kilian et al., 2007)بوده 
به    هاژن نسبت  تنش  هر  کنترل  در  (  FC)سطح 

گرد  نتا  دهیمحاسبه  ارائه    Log2 FC  جیو 
نرم   Heatmapدر از  استفاده    heatmapper3افزار  با 

 . شد انجام
 

   بحثج و نتای 

ی  ها  نیشده پروتئحفاظت  یهاف یو موت  نیدم   زیآنال
C3H Znf 

  TAIR  68با توجه به اطلاعات بدست آمده از سایت  
آرابیدوپسیس    CCCH Zinc fingerژن   گیاه  در 

افزار نرم  کمک  با  که  دارد  داده  وجود  پایگاه  و  ها 
اطلاعات   این  به  مختلف  گرفت.  قرار  بررسی  مورد 
دمین  شناسایی  موتیفمنظور  و  شده  ها  حفاظت  های 

 
3. http://www.heatmapper.ca/expression   
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پا  C3H Znfخانواده    ی اعضا داده    ی هااه گیدر 
PFAM  ،SMART    وINTER PRO    بررسی

در  شدند   ی ها نی پروتئ  یبرا  ینیدم  یچه  یبررس   ن یا. 
AtC3H6  ،AtC3H27  ،AtC3H40  ،AtC3H50  

پا پروتئ  SMARTداده    گاهیدر    ی هان یو 
AtC3H19  ،AtC3H20  پا یافت    PFAM  گاهیدر 

از  نچنی هم  .نشد اطلاعاتی  های  پروتئین دمین    هیچ 
AtC3H45    وAtC3H68    داده پایگاه  دو  هر  در 

ن دارای  ها  نی پروتئ  نی ا  یتمام ولی    امدیبدست 
پا  C3H ZNFنیدم با    INTERPROداده    گاهیدر 

دسترس     IPR000571: Znf_CCCH  یشماره 
بیانگر  های این گیاه  های پروتئیندمین   مقایسه . بودند

برخی   مثال  آ  از شباهت  برای  بود.  یکدیگر  با  نها 
،  AtC3H66 AtC3H47  های پروتئین 

AtC3H29،AtC3H30     دمین دو  دارای  همگی 
ANK    دومین دو  باشند.  می  C3H  ZFو 
،   AtC3H4،AtC3H25 ،AtC3H41  های پروتئین 

AtC3H46    دمین دارای یک  و    C3H Znfهمگی 
دمین   پروتئین   RRMیک  همچنین  های  هستند. 
AtC3H42 ،AtC3H5   ،AtC3H8، AtC3H60   

 باشند. های کاملا مشابه میهمگی دارای دمین 
 
 ن یپروتئ ییا یمیوش  یکیز یف یهایژگیو یبررس

ویژگی آنالیز  طول  جهت  شیمیایی،  و  فیزیکی  های 
نقطه مولکولی،  وزن  )پروتئین،  ، PI)1ایزوالکتریک 

آلیفاتیک، شاخص  ناپایداری،    Gravy  شاخص 
تع  پروتئین(،  آبگریزی  اگزون )خاصیت  و  داد  ها 

پروتئیناینترون  در  طول    C3Hهای  ها  شد.  بررسی 
گیاه آرابیدوپسیس    های آمینه( در پروتئین )تعداد اسید 

تا  AtC3H13)  82بین    )1773  (AtC3H19  )
ااست.    متغیر  آمینواسید  گ  کیزولکترینقطه    اه ی در 

 
1. Isoelectric point 

به  متغیر   ن یا   زان یم  ن یکمتر   رابیدوپسیس آ   متعلق 
AtC3H19  (69/4بیشتری و  متعلق (  آن  به    ن 
AtC3H7  (96 /9  .است شاخص    زان یم  ن یترکم( 

) دار ی ناپا  پروتئین    پایدار( <  40ی  با    AtC3H36را 
پروتئین    27/ 54شاخص   را  آن  بیشترین  و  )پایدار( 

AtC3H9    شاخص طور    88/  73با  به  دارد.  )ناپایدار( 
گ کلی     دار ی پا   AtC3H  ن ی پروتئ   6  س ی دوپس ی آراب   اه ی در 

دارد  آل   زان ی م   ن ی کمتر   . وجود    36/ 67  ک ی فات ی شاخص 
 (AtC3H16 ) ،   85/ 86آن    ن ی شتر ی ب   (AtC3H31  )

  ی وزن مولکول   ن ی تر و کم   ن ی شتر ی ها ب است. مطابق داده 
پروتئ   ز ی ن  و  AtC3H19   (17 /195051  ی ها ن ی در   )

AtC3H13   (74 /9450  ) شد برا مشاهده    ت ی خاص   ی . 
   -0/ 193  ن ی ب   زان ی م   ن ی ا   ز ی ن   ن ی پروتئ   ی ز ی آبگر 

 (AtC3H48  و  )794 /1-   (AtC3H9  ) در    بود.   متغیر
کم  به  برنج  متعلق  پروتئین  طول    OsC3H29ترین 

پروتئین   146)  و   )OsC3H61   (1853   دارای  )
می  طول  پروتئین  بیشترین  دارای    OsC3H28باشد. 

پروتئین   و  ایزوالکتریک  نقطه    OsC3H61بیشترین 
کم 4/ 70)  دارد.    PIترین  (  ارترین  پاید   OsC3H17را 

 ( می 28/ 43پروتئین  ب (  شاخص  یشترین  باشد.  میزان 
پروتئین   در  کمترین  OsC3H4   (57 /91آلیفاتیک  و   )

در   آن  شد. OsC3H38   (34 /42میزان  مشاهده   )  
بین  ز ی آبگر   ت ی خاص  نیز  و  OsC3H4)   -0/ 128ی   )
53 /1-   (OsC3H25  ) بود.   متغیر 

  C3Hپروتئین    69( با  Vitis viniferaدر انگور )
کم  و  به بیشترین  پروتئین  طول  ترتیب ترین 

(VvC3H65)    و    2203با(VvC3H16)  113  
همچنین نقطه ایزوالتریک آن بین    باشدآمینواسید می

15/5(VvC3H6)     9/ 52و  (VvC3H20)    متغیر  
دارای  (Wang et al., 2014)است   جو   .
  ( HvC3H35)  127با طولی بین    C3Hهای  پروتئین 

است  ( HvC3H6)  1456تا   اسید  نقطه  آمینو   .
تا    13/5های آن عددی بین  پروتئینایزوالکتریک در  
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این  (Ai et al., 2022)باشد  می  15/10 طول   .
گیاه   در  ای  محدوده  Pyrus betulaefoliaپروتئین 

  ( PbeC3H110)  2040تا    (PbeC3H72)  142بین  

بین    PI  . بودآمینواسید   متغیری    72/4نیز 
(PbeC3H101)    9/ 69تا  (PbeC3H102)  است  
(Liu et al., 2020).   

 
 Interproscanو   PFAM, SMART های پایگاه در  آرابیدوپسیس تالیاناهای در پروتئین C3H ZNFبررسی حضور دمین . 1 جدول

Protein domain Accession 

number 
Gene name 

Interproscan SMART PFAM 

IPR000571:Znf_CCCH 

IPR001841: Znf_RING, 
 

 AT1G01350 AtC3H1 

IPR000571: Znf_CCCH, 

 
 

AT1G03790 AtC3H2 

IPR000571: Znf_CCCH 

 
 

AT1G04990 AtC3H3 

IPR000504: RRM_dom, 

IPR032297: Torus,  IPR000571: 
Znf_CCCH,  

 
AT1G07360 AtC3H4 

IPR000571: Znf_CCCH, 

IPR000504: RRM_dom, 
IPR003954: RRM_dom_euk, 

  
AT1G10320 AtC3H5 

IPR000571: Znf_CCCH, 

PS50103: ZF_C3H1 
 

 
AT1G19860 AtC3H6 

IPR000571: Znf_CCCH 

  
 AT1G21570 AtC3H7 

IPR000571: Znf_CCCH, 
IPR000504: RRM_dom, 

IPR003954: RRM_dom_euk 
 

 
AT1G27650 AtC3H8 

IPR000571: Znf_CCCH, 

PF00642: zf-CCCH 

PS50103: ZF_C3H1, SM00356: 
c3hfinal6  

 AT1G29570 AtC3H9 

IPR000571: Znf_CCCH, 

SM00356: c3hfinal6 

PS50103: ZF_C3H1, PF00642: 
zf-CCCH 

 
 AT1G29600 AtC3H10 

IPR007275: YTH_domain, 

IPR000571: Znf_CCCH 
  

AT1G30460 AtC3H11 

IPR000571: Znf_CCCH, 

IPR041367: Znf-CCCH_4 
 

 
AT1G32360 AtC3H12 

IPR000571: Znf_CCCH 

 
 

AT1G48195 AtC3H13 

IPR000571: Znf_CCCH 

 
 

AT1G66810 AtC3H14 

IPR000571: Znf_CCCH 

 
 

AT1G68200 AtC3H15 

IPR000571: Znf_CCCH 
IPR041367: Znf-CCCH_4 

 
 

AT1G75340 AtC3H16 

IPR000571: Znf_CCCH, 

IPR041686: Znf-CCCH_3   
AT2G02160 AtC3H17 

IPR000571: Znf_CCCH,  

IPR000504: RRM_dom 

IPR025605: OST-
HTH/LOTUS_dom 

IPR034365: AtC3H46-like_RRM 

 
 AT2G05160 AtC3H18 
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 Interproscanو  PFAM, SMART های  پایگاه در آرابیدوپسیس تالیاناهای  در پروتئین C3H ZNFبررسی حضور دمین . 1 جدولادامه 
Protein domain Accession 

number 
Gene name 

Interproscan SMART PFAM 

IPR001965: Znf_PHD,  

IPR004343: Plus-3_dom 

IPR003121: 
SWIB_MDM2_domain 

IPR019787: Znf_PHD-finger 

IPR019835: SWIB_domain, 

 
 AT2G16470 AtC3H19 

IPR000571: Znf_CCCH 
 

 

 AT2G19810 AtC3H20 

IPR000571: Znf_CCCH 
IPR032378: ZC3H15/TMA46_C 

 
 

AT2G20280 AtC3H21 

IPR000467: G_patch_dom 

IPR041367: Znf-CCCH_4 
 

 
AT2G24830 AtC3H22 

IPR000571: Znf_CCCH 
IPR041367: Znf-CCCH_4 

 
 AT2G25900 AtC3H23 

IPR000571: Znf_CCCH 

IPR025714: Methyltranfer_dom   
AT2G28450 AtC3H24 

IPR000504: RRM_dom, 

IPR000571: Znf_CCCH, 
IPR032297: Torus  

 
AT2G29580 AtC3H25 

IPR000571: Znf_CCCH 
 

 
 

AT2G32930 AtC3H26 

IPR000571: Znf_CCCH   AT2G33835 AtC3H27 

IPR000571: Znf_CCCH 
  

AT2G35430 AtC3H28 

IPR000571: Znf_CCCH 

IPR041367: Znf-CCCH_4 
 

 
AT2G40140 AtC3H29 

IPR000571: Znf_CCCH 

   
AT2G41900 AtC3H30 

IPR001650: Helicase_C, 

IPR000571: Znf_CCCH 

IPR014001: Helicase_ATP-bd 
IPR011545:DEAD/DEAH_box_helicase

_dom 

  
AT2G47680 AtC3H31 

IPR000571: Znf_CCCH 

 
 

 
AT2G47850 AtC3H32 

IPR000571: Znf_CCCH 

 
 

 AT3G02830 AtC3H33 

IPR000571: Znf_CCCH 

 
 

 
AT3G06410 AtC3H34 

IPR041367: Znf-CCCH_4 
IPR018957: Znf_C3HC4_RING-

type 

IPR000571: Znf_CCCH, 
IPR001841: Znf_RING 

 
 

AT3G08505 AtC3H35 

IPR000571: Znf_CCCH 
IPR004087: KH_dom, 

IPR004088: KH_dom_type_1  
 

AT3G12130 AtC3H36 

IPR000571: Znf_CCCH 
 

  
AT3G12680 AtC3H37 

IPR000571: Znf_CCCH 

PS50103: ZF_C3H1 
  AT3G18640 AtC3H38 

IPR000571: Znf_CCCH 
 

 
 

AT3G19360 AtC3H39 

IPR000571: Znf_CCCH 

 
 

 
AT3G21810 AtC3H40 
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 Interproscanو  PFAM, SMART های  پایگاه در آرابیدوپسیس تالیاناهای  در پروتئین C3H ZNFبررسی حضور دمین . 1 جدولادامه 
Protein domain Accession 

number 
Gene name 

Interproscan SMART PFAM 

IPR000504: RRM_dom, 

IPR000571: Znf_CCCH   
AT3G27700 AtC3H41 

IPR000571: Znf_CCCH, 

IPR000504: RRM_dom 

IPR041367: Znf-CCCH_4 
IPR045844: RRM_Ist3-like  

 
AT3G47120 AtC3H42 

IPR000571: Znf_CCCH 
 

  
AT3G48440 AtC3H43 

IPR003169: GYF, IPR004343: 

Plus-3 

IPR019787: Znf_PHD-finger 

IPR003121: 
SWIB_MDM2_domain 

IPR000571: Znf_CCCH, 

IPR001965: Znf_PHD 
IPR019835: SWIB_domain 

  AT3G51120 AtC3H44 

IPR000571: Znf_CCCH   AT3G51180 AtC3H45 

IPR034365: AtC3H46-like_RRM 

IPR000571: Znf_CCCH, 
IPR000504: RRM_dom  

 
AT3G51950 AtC3H46 

IPR000571: Znf_CCCH 

IPR041367: Znf-CCCH_4  
 

AT3G55980 AtC3H47 

IPR000571: Znf_CCCH 

 
 

 
AT4G25440 AtC3H48 

IPR000571: Znf_CCCH 
 

 
 

AT4G29190 AtC3H49 

IPR035587: DUS-like_FMN-bd 
IPR000571: Znf_CCCH 

 
 

AT4G38890 AtC3H50 

IPR000571: Znf_CCCH, 

PF00642: zf-CCCH 
IPR001841: 

Znf_RING,SM00184: ring_2 

 
 

 
AT5G06420 AtC3H51 

IPR000571: Znf_CCCH, 
IPR004087: KH_dom 

IPR004088: KH_dom_type_1   
AT5G06770 AtC3H52 

IPR000571: Znf_CCCH 
   

AT5G07060 AtC3H53 

IPR000571: Znf_CCCH, 
 

  
AT5G07500 AtC3H54 

IPR000571: Znf_CCCH, 

IPR000504: RRM_dom 

IPR034365: AtC3H46-like_RRM   
AT5G12440 AtC3H55 

IPR000571: Znf_CCCH 
  

AT5G12850 AtC3H56 

IPR000571: Znf_CCCH 

 
 

AT5G16540 AtC3H57 

IPR000571: Znf_CCCH 
 

  
AT5G18550 AtC3H58 

IPR000571: Znf_CCCH, 

 
  

AT5G40880 AtC3H59 

IPR000571: Znf_CCCH, 

IPR000504: RRM_dom 
IPR003954: RRM_dom_euk   

AT5G42820 AtC3H60 

IPR000571: Znf_CCCH 

 
 

 
AT5G44260 AtC3H61 
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 Interproscanو  PFAM, SMART های  پایگاه در آرابیدوپسیس تالیاناهای  در پروتئین C3H ZNFبررسی حضور دمین . 1 جدولادامه 
Protein domain Accession 

number 
Gene name 

Interproscan SMART PFAM 

IPR000571: Znf_CCCH 
 

 
 AT5G49200 AtC3H62 

IPR000571: Znf_CCCH 
 

  
AT5G51980 AtC3H63 

IPR000571: Znf_CCCH 
IPR006767: Cwf19-like_C_dom-
2 
IPR006768: Cwf19-like_C_dom-
1 

 
 

AT5G56900 AtC3H64 

IPR041367: Znf-CCCH_4 
IPR000571: Znf_CCCH, 

   
AT5G56930 AtC3H65 

IPR000571: Znf_CCCH 
 

 
 

AT5G58620 AtC3H66 

IPR000571: Znf_CCCH, 
 

  

AT5G63260 AtC3H67 

IPR000571: Znf_CCCH,   AT5G66270 AtC3H68 

 
 آرابیدوپسیس تالیانا  اهیگ یی ایمیو ش یکیزیف یهایژگیو  .2 جدول

 GRAVY اگزون  اینترون 
شاخص  
 آلیفاتیک 

شاخص  
 ناپایداری 

نقطه ایزو  
 الکتریک 

 وزن مولکولی 

(KDA) 

 طول پروتئین 

(aa) 
 شماره  نام ژن 

2 3 -1.093 47.58 55.08 6.62 38710.00 343 AtC3H1 1 
0 1 -0.718 52.21 76.54 8.12 43614.50 393 AtC3H2 2 
6 7 -0.663 49.01 56.48 8.40 44704.43 404 AtC3H3 3 
3 4 -0.819 55.03 63.92 7.21 53587.95 481 AtC3H4 4 
8 9 -1.594 40.21 74.03 6.44 89065.10 757 AtC3H5 5 
3 4 -0.689 66.39 47.45 5.21 45126.96 413 AtC3H6 6 
8 9 -0.784 63.26 55.24 9.96 53768.44 470 AtC3H7 7 
0 1 -1.230 47.50 76.10 9.48 34572.30 296 AtC3H8 8 
9 10 -1.794 47.41 88.73 6.62 39645.63 321 AtC3H9 9 
8 9 -1.371 44.76 78.03 9.44 36281.56 307 AtC3H10 10 
6 7 -0.941 47.61 58.77 5.85 70014.73 631 AtC3H11 11 
1 2 -0.654 52.84 46.60 8.01 40705.97 384 AtC3H12 12 
0 1 -0.960 39.27 78.78 8.51 9450.74 82 AtC3H13 13 
1 2 -0.598 69.84 63.11 6.86 35108.58 310 AtC3H14 14 
1 2 -0.805 64.87 42.37 8.82 34227.24 308 AtC3H15 15 
11 12 -0.817 36.67 53.01 8.81 46797.94 435 AtC3H16 16 
2 3 -1.245 48.28 63.62 5.11 75831.55 669 AtC3H17 17 
4 5 -0.565 70.37 50.26 6.56 61349.16 536 AtC3H18 18 
9 10 -0.837 63.65 54.19 4.69 195051.17 1773 AtC3H19 19 
0 1 -0.706 54.85 63.03 6.02 39845.40 359 AtC3H20 20 
7 8 -1.192 56.33 47.48 4.96 42389.09 371 AtC3H21 21 
3 4 -0.743 76.36 49.20 5.46 55934.89 497 AtC3H22 22 
0 1 -0.644 53.62 76.78 7.09 35464.66 315 AtC3H23 23 
12 13 -0.448 77.53 40.76 5.35 89022.51 809 AtC3H24 24 
3 4 -0.899 53.73 62.05 7.00 54252.42 483 AtC3H25 25 
6 7 -0.763 46.98 60.92 6.01 49747.41 453 AtC3H26 26 
4 5 -0.676 62.76 42.73 6.07 64375.50 587 AtC3H27 27 
1 2 -0.766 49.13 45.37 8.76 27735.71 252 AtC3H28 28 
0 1 -0.554 63.05 57.31 6.66 66153.44 597 AtC3H29 29 
0 1 -0.501 67.30 59.91 5.94 77992.09 716 AtC3H30 30 
13 14 -0.239 85.86 56.46 6.19 115084.62 1015 AtC3H31 31 
6 7 -0.389 57.99 58.57 9.03 50040.50 468 AtC3H32 32 
6 7 -0.676 47.38 50.47 8.09 44181.48 397 AtC3H33 33 
6 7 -0.495 52.55 63.81 8.29 48851.59 462 AtC3H34 34 
4 5 -0.550 65.76 64.91 7.16 36562.39 323 AtC3H35 35 
2 3 -0.623 49.96 27.54 9.51 25952.10 248 AtC3H36 36 
11 12 -0.632 52.77 55.11 7.52 57653.65 524 AtC3H37 37 
2 3 -1.154 50.46 53.58 7.75 75581.40 676 AtC3H38 38 
1 2 -0.746 59.87 56.76 6.99 43121.42 386 AtC3H39 39 
10 11 -1.272 54.44 69.19 5.63 50519.42 437 AtC3H40 40 
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 آرابیدوپسیس تالیانا  اهیگ ییایمیو ش یکیزیف یهایژگیو  .2 جدولادامه 

 GRAVY اگزون  اینترون 
شاخص  

 آلیفاتیک 

شاخص  

 ناپایداری 

نقطه ایزو  

 الکتریک 

 وزن مولکولی 

(KDA) 

 طول پروتئین 

(aa) 
 شماره  نام ژن 

3 4 -0.874 56.07 46.52 6.40 99228.30 908 AtC3H41 41 

4 5 -1.462 42.44 47.29 8.52 40684.37 352 AtC3H42 42 

5 6 -0.846 46.79 59.34 5.42 49863.94 448 AtC3H43 43 

10 11 -0.619 74.39 51.30 6.33 143645.22 1305 AtC3H44 44 

3 4 -0.649 62.50 49.68 9.65 57369.87 521 AtC3H45 45 

6 7 -0.530 71.85 59.12 6.48 59789.16 540 AtC3H46 46 

0 1 -0.491 65.21 55.48 7.47 64058.36 580 AtC3H47 47 

8 9 -0.193 80.67 27.59 7.08 46661.82 430 AtC3H48 48 

0 1 -0.667 56.40 67.41 6.17 40264.36 356 AtC3H49 49 

9 10 -0.541 74.79 41.65 6.10 77573.89 691 AtC3H50 50 

2 3 -1.001 50.66 49.64 6.68 42460.12 378 AtC3H51 51 

2 3 -0.628 56.54 35.72 9.66 25367.57 240 AtC3H52 52 

3 4 -0.888 49.20 55.76 6.12 41754.54 363 AtC3H53 53 

0 1 -0.803 52.24 56.51 6.75 28175.42 245 AtC3H54 54 

5 6 -0.650 66.31 54.34 5.79 71960.03 650 AtC3H55 55 

0 1 -0.530 70.48 55.97 6.48 77775.32 706 AtC3H56 56 

5 6 -0.493 56.64 45.28 8.28 41525.73 375 AtC3H57 57 

6 7 -0.576 44.69 68.61 6.39 49463.92 465 AtC3H58 58 

3 4 -0.292 73.28 29.07 9.14 51297.47 472 AtC3H59 59 

0 1 -1.215 51.34 77.50 9.67 33231.93 283 AtC3H60 60 

0 1 -0.664 57.90 80.68 8.51 42057.80 381 AtC3H61 61 

0 1 -0.234 77.71 37.59 8.82 46069.57 419 AtC3H62 62 

7 8 -0.232 76.06 32.04 7.46 47287.57 437 AtC3H63 63 

9 10 -0.587 71.68 56.04 7.86 45694.77 404 AtC3H64 64 

6 7 -0.663 67.14 50.05 5.90 73844.42 675 AtC3H65 65 

0 1 -0.462 67.46 59.33 5.38 66447.61 607 AtC3H66 66 

6 7 -0.935 40.11 65.08 6.25 48606.72 435 AtC3H67 67 

3 4 -0.530 77.51 43.57 8.91 48909.82 444 AtC3H68 68 

 
پروتئحفاظت  یهاف یموت  یی شناسا  یهان یشده 

ZNF AtC3H . 

افزار   نرم    حفاظت شده   ی ها ف ی موت   MEMEبا کمک 
جا   یی شناسا   آرابیدوپسیس   ی ها ن ی پروتئ   در    ن ی ا   گاه ی و 
  ز ی آنال در    (. 1  )شکل  گردید مشخص    ن ی ها در دم ف ی موت 

متفاوت حفاظت شده در    ف ی موت   MEME ،10نرم افزار  
  ز ا   ب ی که طبق شکل به ترت   ید بررسی گرد ها  ن ی پروتئ   ن ی ا 

ر گیاه آرابیدوپسیس بیشترین  د   شدند.   ی نام گذار   10تا    1
پروتئین  در  موتیف  شماره  تکرار  موتیف  به  متعلق    3ها 

،  AtC3H29  ،AtC3H56پروتئین    9بود که به غیر از  
AtC3H54  ،AtC3H48  ،AtC3H47  ،AtC3H30  ،
AtC3H23  ،AtC3H20   و  AtC3H2    59در تمامی  
دی  موتی پروتئین  همچنین  شد.  یافت  شماره  گر  و    3ف 

  20پرتکرارترین موتیف بوده و تقریبا در    7موتیف شماره  
پروتئین  شدند.  یافت    ،  AtC3H2های  پروتئین 

AtC3H20 ،AtC3H23  ،AtC3H49  ،  
AtC3H54 ،AtC3H61    همگی تنها دارای دو موتیف

پروتئین    5ا در  تنه   10بودند. موتیف شماره    2و    1شماره  
AtC3H29 ،  AtC3H30  ،AtC3H47  ،AtC3H56  ،
AtC3H66    مشاهده شد. کم تکرار ترین موتیف در این

  9بودند که موتیف  8و   9های شماره پروتئین ها موتیف 
پروتئین  در  ،  AtC3H48  ،AtC3H59های  تنها 

AtC3H62  ،AtC3H63   پروتئین شد.  های  دیده 
AtC3H55  ،AtC3H46  ،AtC3H19  ،AtC3H18  

(  3و    8ه )موتیف شماره  مشاب های  همگی دارای موتیف 
موتیف  کمک  با  میان  بودند.  در  شده  محافظت  های 

ژنی می  خانواده  کارکرد  اعضای یک  از  اطلاعاتی  توان 
ها به لحاظ عملکرد مولکولی و مسیر بیولوژیکی  این ژن 

پروتئین  آورد.  موتیف بدست  ترکیب  با  های مشابه  هایی 
دارند   مشابهی  عملکردهای   ,.Arab et al) احتمالا 
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های موجود  ها با موتیف ی این موتیف مقایسه    . ( 2022
پروتئین  آن   C3Hهای  در  بین  زیادی  تشابه  ها  برنج 

 ,AtC3H2, 20های  مشاهده شد برای مثال پروتئین 

که همگی دارای دو موتیف    66 ,61 ,56 ,54 ,49 ,23
 ,OsC3H2, 10های  بوده مشابه پروتئین   2و    1شماره  

بودند.    67 ,52 ,50 ,37 ,35 ,33 ,24 برنج  در 
 ,AtC3H32, 33, 34, 37, 43, 57, 58های  پروتئین 

موتیف   67 دارای  کام همگی  مشابه هایی  با    لا 
برنج    OsC3H5, 6, 8, 12, 63,67  های پروتئین  در 

 بودند. 

ژن   ی اعضا    CCCH Znf  ی خانواده 
  Znf  C3H  دمین   6تا    1  ی دارا آرابیدوپسیس  

دمین    . هستند  دو  یا  یک  دارای  اعضا    C3Hبیشتر 
های  الف( تعداد پروتئین   -2باشند. مطابق شکل  می 

C3H    یک به  آرابیدوپسیس  و  ذرت  گیاه  دو  در 
دارای  ا  دو  هر  و  است  این    68ندازه  از  خانواده  ژن 

هر  می  در  توجه  جالب  نکته  )مطابق    5باشند.  گیاه 
ز  مشاهده شده ا   C3H  ب بیشترین موتیف   2شکل  
-C-X7-C-X5  و   C-X8-C-X5-C-X3-Hنوع  

C-X3-H   بود . 
 

 
 

  AtC3H ینیپروتئ یتوال فیلوگو موت ری( تصوب  ،وپسیسگیاه آرابید در C3HZNF ینیپروتئ  یهایدر توال ن یو دم ف یموت ییشناسا الف( .1  شکل
 . هشدیی شناسا یهافیموتتوالی ( ج  ،باشد یم نی آن در دم یفراوان انگریب نه،ی دآمیاندازه هر اسدر آن   که  MEMEدر 
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در  OsC3H ینیپروتئ یتوال فیلوگو موت ری( تصوب گیاه برنج در C3HZNF ینیپروتئ  یهایدر توال ن یو دم ف یموت ییشناسا الف( .2  شکل

MEME هشدیی شناسا ی هافیموتتوالی (  ج .باشد یم ن یآن در دم یفراوان انگریب نه، یدآمیاندازه هر اسدر آن   که . 
 

 یک یلوژنتیو روابط ف یساختار ژن

خانواده ژنی  در  بررسی تعداد اگزون و اینترون موجود  
C3H ZNF  ن آرابیدوپسیس  گیاه  داد  در  که  شان 

یک  دارا  AtC3Hهای  ژناز    %22/ 05حدود   ی 
هستند اینترون  بدون  و  ادامه  اگزون  در  ن  بیشتری . 

اگزون و    7هایی با  متعلق به ژن  % 7/14درصد یعنی  
اینترون حدود   3زون و اگ  4هایی با  . ژن بوداینترون  6

ب، ژن% 23/13 ،  %82/8اینترون    2اگزون و    3ا  هایی 
با  ژن و  اگز  2هایی  در    % 7/ 3اینترون    1ون    پایان و 
با  ژن و    5هایی  و    9اینترون،    4اگزون    8اگزون 
و    10ترون،  این هرکدام    9اگزون    % 88/5اینترون 
بیشترین    .دهند عیت این خانواده ژنی را تشکیل میجم

تعداد اینترون در گیاه آرابیدوپسیس متعلق به پروتئین  
AtC3H31  باشد. اینترون می 13با 
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در    C3Hهای گیاه آرابیدوپسیس، برنج، نخود، جو و ذرت  ب( فراوانی موتیف 5در   C3Hهای ها و موتیفروتئینمقایسه تعداد کل پ. الف( 3  لشک

 گیاه مورد بررسی. 5

 
خانواده   در  تکاملی  روابط  ارزیابی   C3Hبرای 

ZNF    گیاه فیلوژنتیکی    آرابیدوپسیس در  از  آنالیز 
آمینولی توا پرهای  در    C3HZNFی  هاوتئین اسیدی 

گیا شداین  رسم  با  ( 2  )شکل  ه  درخت  مقایسه.  ی 
اگزون   و  اینترون  تعداد  و  ژنی  ساختار  و  فیلوژنتیکی 

و به صورت    گروه تقسیم شد   11ها در مجموع به  ژن
لاتین   شدند.  حروف  گذاری  دمین نام  های  نمایش 

نشان داد که    AtC3Hهای پروتئین  مختلف در توالی
گروه   یک  نوع  اعضای  در  توجهی  قابل  شباهت 

می ن دمی نشان  موجود  ژن های  بیشتر  های  دهند. 

C3H  ها دارای سازماندهی  موجود در هر یک از گروه
هستند.   مشابهی  در    17ژنومی  عملکردی  موتیف 

خانواده   که   AtC3Hاعضای  است  شده    مشاهده 
شامل:   آنها  از  گ   RRM1  -1برخی  روه  )بزرگترین 

  هک  RNAشونده به  تصل  ای مرشتههای تک پروتئین 
 Maris) (.و آنکیرین نقش دارند   RNAزش  در پردا

et al., 2005)  ،2-  RING- Zfهایی که در  موتیف
 ,Klug)  پروتئین نقش دارند -فعل و انفعالات پروتئین 

 
1. RNA recognition motif   

 الف

 
 
 
 
 
 
 
 

 

 

 

 
 
 

 ب
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1999)  ،3-  OST-HTH/LOTUS   های  )پروتئین
دارای این دمین احتمالا نقش کلیدی در شناسایی و  

جمله  dsRNAسازی  محلی  از   ،miRNA،ها  
rasiRNA  ها وpiRNA  با اهداف های هیبرید شده 
دمین    -4،  (Callebaut et al., 2010)  خود دارند.(
گسترده  KH)دامنه    k1همولوگ   طیف  از  در  ای 

وجود  پروتئین  نوکلئیک  اسید  به  شونده  متصل  های 
تواند  شود و میمتصل می  RNAبه    KHدارد. دامنه  

 García-Mayoral)   (.عمل کند   RNAدر تشخیص  

et al., 2007)  ،5-  GYF   گلیسین   -)دامنه 
آلانین -تیروزین  حدود    فنیل  دامنه  یک    60که 

نی از پرولین  اسیدآمینه است که در تشخیص توالی غ
-5-  Plus، (Freund et al., 1999)  ( .نیز نقش دارد

3_dom    به اتصال  رشته  DNA)توانایی  را  تک  ای 
اغلب   و  ارتباطدارد  دامنه    در    مشاهده  GYFبا 

 ,.Costa et al., 2000; Blomme et al)  شود.( می

2017)  ،6-   SWIB_MDM2   های  )پروتئین
به  کننده کروماتبازسازی  د که  هستن  ATPین وابسته 

 Vieira et)  کنند.(سازی رونویسی را تسهیل می فعال

al., 2016)  ،7-  G-patch  (به خصوص عملکرد   ی 
،  ( Aravind et al., 1999)  دارد(  RNAدر پردازش  

8-  Znf_PHD-finger   موتیف زینک    ی)  مشابه 
پروتئین  ، C4HC3فینگر   در  هسته که  قرار  ایی  های 
و می   دارد  رونویتصور  تنظیم  در  واسطه  شود  با  سی 

دخیل    ,.Gamsjaeger et al)   (استکروماتین 

2007 )  ،9-  Methyltransferases   که    یی ها )آنزیم
می  انجام  را  متیلاسیون  نوع  کار  هر  تقریباً  و  دهند 

ها  های کوچک تا لیپیدها، پروتئین بیومولکول از مولکول 
 Moglia et)  دهند( اسیدهای نوکلئیک را پوشش می و 

al., 2019 )  ،10-  Cwf19-like_C   (Cwf19    بخشی
نقش    mRNAاست که در پیوند    Cdc5pاز کمپلکس  

 
1. KH type  

هیستیدین  ن دار  و  سیستئین  بقایای  حاوی  دمین  این  د 
به   شبیه  آرایشی  و  است  شده   C3H  گروه حفاظت 

ZNF   دارد . )   (Ohi Melanie et al., 2002 )  ،11-  
DEAD/DEAH_box_helicas   جنبه   ی ها )در 

از جمله رونو RNA  سم ی مختلف متابول    ، ی ا هسته   ی س ی ، 
ب mRNAاز    ش ی پ   وند ی پ    انتقال   بوزوم، ی ر   وژنز ی ، 

ژن    ان ی و ب   RNA  ی ترجمه، فروپاش   ، ی توپلاسم ی نوکلئوس 
 است.   ( Fuller-Pace, 2006)   .( نقش دارند   ی اندامک 

لوژنتیکی اعضای خانواده  آنالیز فی  3مطابق شکل  
CCCH Znf    صورت آرابیدوپسیس  و  برنج  گیاه  در 

  C3Hگرفت و مشاهده شد که بیشتر اعضای خانواده  
های خود در برنج بسیار  از نظر فیلوژنتیکی با همولوگ 

نموستنده  مشابه برای  از.  برخی  جفت  نه  ها  این 
دارای     AtC3H12 / OsC3H56مانند دو    2)هر 

و   قابل  می  ZNF  C3Hدمین    3اگزون  بسیار  باشند 
آنه در  آمینواسید  تعداد  حتی  که  است  بسیار  توجه  ا 

ترتیب   به  و  هم     باشد(، می   384  /367مشابه 
OsC3H4  (1007    / )آمینواسیدAtC3H31  (1015  

ین  دم  یکو    C3H  ینمد  2  ید( هر دو دارایاسینوآم
Helicase_C    می  14و   OsC3H30  شند، بااگزون 

(469    / هر  یداس  ینو آم  AtC3H6  (413آمینواسید(   )
دارای   و    4دو  دمین  اگزون  در    ZNF  C3Hیک 

توالی انتهایی    AtC3H14  (310هستند،    قسمت 
  / دو    OsC3H39  (343آمینواسید(  هر  آمینواسید( 

   باشند. یم ZNF C3H یندو دماگزون و   2دارای  
ژنی  دارای    در   C3H ZNF  خانواده  گیاهان 

از   وسیعی  طیف  در  و  بوده  متنوعی  کارکردهای 
های  خصوص در پاسخ به تنش   های بیولوژیکی، به پاسخ 

به    غیرزیستی  مقاومت  و  گیاه  نمو  و  رشد  زیستی،  و 
دارند ها  بیماری  طبق  ( Ai et al., 2022)   مشارکت   .

در   گرفته  صورت  آرابیدوپسیس  تحقیقات  اعضای  گیاه 
 Wang et) در پاسخ به تنش ها نقش دارند    IXخانواده  

al., 2008 ) گ می زارش .  نشان  برنج  در  که ها    دهد 
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OsC3H12  عنوان به  اس   ن ی پروتئ   ک ی ،  به    د ی متصل 
کم   ک، ی نوکلئ  و  مثبت  طور  به   ی، به  را  برنج     مقاومت 

Xoo1   ( که ا ی باکتر   ی سوختگ   رانگر ی و   ی مار ی ب   ک ی   یی 
ع ی م   م ی تنظ را  (  است   برنج  و  آن کند  با    ملکرد  احتمالًا 
 Deng)   مرتبط است   اسید   ه جاسمونیک وابسته ب   ر ی مس 

et al., 2012 ) .  OsGZF1   پروموتر    م ی در تنظGluB-

ت   دارد نقش    1 گلوتل و  دانه    ها ن ی جمع  رشد  در طول  را 
  ح سط   OsC3H10  ژن   از حد   ش ی ب   ان ی ب .  کند ی کنترل م 

به پاسخ   ی ها ژن   ان ی ب  افزا   تنش   گو  از    دهد، ی م   ش ی را 
پروتئ  (،  LEAs)   ررس ی د   یی زا ن ی جن   ی ها ن ی جمله 

  ن ی ژرم   ی ها ن ی ( و پروتئ PRsمرتبط با پاتوژنز )   ی ها ژن 
 ( واقع   ( GLPمانند  تنظ   OsC3H10  در    ر ی مس   م ی در 
خشک   مقاومت  با    ی ها ژن   ان ی ب   کاهش با    ی به  مرتبط 

دارد   تنش  در  ( Seong et al., 2020)   نقش   .
های  آرابیدوپسیس هنگام مواجه با تنش شوری پروتئین 

AtSZF1   و  AtSZF2    تنش به  پاسخ  کننده  تنظیم 
 ,.Sun et al) کنند  بوده و به مقاومت گیاه کمک می 

داده  تحقیقات    . ( 2007   کی  ،PEI1که  است  نشان 
رونو آر  نیجن   یاختصاص   یس یفاکتور    س ی دوپسیابدر 

 Peng)  دارد   یی زان یدر طول جن  ی نقش مهم   است که

et al., 2012).    ذرت گیاه  روی  دیگری  مطالعات 
 ,ZmC3H4های  پروتئین صورت گرفت که نشان داد  

های غیر  در پاسخ به تنش   43- ,34- ,10- ,63- ,28-
هستند  دخیل  پروتئین  زیستی   .ZmC3H54    در

و   خشکی  تنش  به  و  دخ  ABAمقاومت  دارد  الت 
پروتئین با  نزدیک  رابطه    ATSZF1  های دارای 

 Peng) باشد  میآرابیدوپسیس    گیاه  در    ATSZF2و

et al., 2012).  AtTZF7  ،AtTZF9  ،AtTZF10  ،
AtTZF11  رویم رشد  مثبت  طور  به  را    یشی توانند 

پاسخ  یمتنظ در  و  به  یها کنند    های تنش   مقاومت 
در    .( Pi et al., 2021)  نقش داشته باشند   یرزیستی غ

 
1. Xanthomonas oryzae pv oryzae  

  ک یدر    SOMNUS   (AtC3H2)  س، یدوپس یآراب
نقش دارد.    GAو    ABAبا واسطه    نگیگنالیس  ریمس
داد که  ات  ش یآزما توسط    ماً یمستق  SOMNUSنشان 

PIL5  دهد یکه نشان م  شود،ی م  لفعا  SOMNUS  
پا  GAو    ABA  سم یمتابول در   PIL5دست    نیی را 

رونویسی(    SOMNUS.  کندی م   م یتنظ  )فاکتور 
رنگدانه    نگیگنالیس  ی ارهیدر مس  نی همچن با واسطه 

  سم یمربوط به متابول  یها ژن   انینقش دارد و ب  یاه یگ
  ی در طول جوانه زن   PIL5دست    ن ییهورمون را در پا

 . (Han et al., 2021) کند یم م یبذر تنظ
پروتئینب  یلوژن یف  مقایسه  برنج  C3Hهای  ین    در 

خوشه  Arabidopsisو   که  داد  انجام    ی بندنشان 
حضور  شده   اساس    خاص   یعملکرد   هایدمین بر 

است گرفته  گونه  صورت  اساس  بر  نه    ی اه یگ  یهاو 
توالی اعضای این  این    دهدینشان م   که این امر  هاآن 

بس شده    ار یخانواده  بر باشدمی حفاظت  علاوه    ن، ی ا  . 
  OsC3H  و  AtC3H  یاسهیمقا  یک یلوژنتیف  ز یآنال

به عنوان  همولوگ  نمایش گذاشت.  به  را  های مهمی 
با    OsC3H8ژن    مثال، نزدیکی    HUA1همولوژی 

گزارش  Arabidopsis  (AtC3H37در   داد،  نشان   )
 Chen)  این ژن در توسعه گل نقش دارد ه است،  شد

et al., 1999)  پروتئین .OsC3H39    باAtC3H14  
که   داده،  نشان  عنوان  همولوژی  کننده    کیبه  فعال 

م   ی سیرونو ب یعمل  در  و    ه یثانو  وارهی د  وسنتزیکند 
دارد    FES1،  (Chai et al., 2015)  نقش 

(ATC3H27  با  )OsC3H58    و دارد  همولوژی 
است   در  پروتئینی    ها رگبرگ و    هشیر   ساقه/  نوک که 

سرکوب    یبرا  FRI  همراهی  با که  شود  یم   انیب
م   ی گلده .  ( Schmitz et al., 2006)  د نکیعمل 

خانواده   رونویسی  نقش    CCCH Znfفاکتورهای 
و   زیستی  تنش های  به  پاسخ  و  گیاه  در رشد  حیاتی 

 . (Han et al., 2021) کنند ایفا می زیستی غیر 
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 گیاه آرابیدوپسیس تالیانا.  در ZNF C3Hاعضای خانواده  یکیلوژنتیدرخت فج(   ،یساختار ژنب(  ،. الف( تعداد اینترون و اگزون4  شکل

 
 AtC3Hهای تجزیه و تحلیل بیان ژن

ژنی  به خانواده  این  بیان  الگوی  بررسی  بیان  منظور   ،
  30تنش غیرزنده در زمان    7تحت    AtC3Hژن    68

مقایسه   کنترل  شرایط  و  تنش  اعمال  از  پس  دقیقه 
مقیاس  شد.   در  حاصله  نمودار   log2FCنتایج    در 

Heatmap    (. این مقایسه نشان داد  5ارائه شد )شکل
اکثر   در سطوح  این  اعضای  که  ژنی  مختلف  خانواده 

تنش و  مطابق    کنترل  بودند.  همراه  بیان  کاهش  با 
هنگام  AtC3H23  (AtTZF1ژن    5شکل   در   )

مواجه با تنش سرمایی و شوری در شاخساره افزایش  
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صورت   به  ژن  این  است.  داشته  کننده  مینظتبیان 
  ی د ی هورمون پپت   ی ها و پاسخ   ABA  ،GAاتصال قند،  

  ت اوم مق و کند همچنین سبب تاخیر در گلدهی عمل می 
  AtC3H29ژن  . ( Lin et al., 2011) شود می به تنش 

 (ZFAR1  در تنش )UV-B   و تنش شوری دارای بیان
باشد. طبق تحقیقات انجام  اختصاصی در بافت ریشه می 

برابر    ZFAR1شده   در  گیاه  مقاومت  ها به    ی پاتوژن 
عفونت    نکروتروف  می   B. cinereaمانند  کند  کمک 

 (Birkenbihl et al., 2011 ) . 
 ی هاژن   ان یب   Candida albicansهمچنین در  

ساختار و و در واقع    کند  یرا کنترل م  یسلول  وارهید 
 Mottola) کند  حفظ می  را   یسلول  وارهی د ی کپارچگی 

et al., 2021)  ژن  .AtC3H47   و زخم  تنش  در 

UV-B  چشم بیان  و افزایش  شاخساره  در  گیر 
از  ریشه  بافت  شوری  تنش  در  جزئی  بیان  افزایش 

ژن   داد.  نشان  با   AtC3H46خود  مواجه  هنگام  در 
ک  به  نسبت  بیان  افزایش  سرمایی  داشته تنش  نترل 

ژن   این  و  ب است  شاخساره اختصاص  انی دارای  در  ی 
بیا  افزایش  به بوده و هیچ  از خود  بافت ریشه  نی در 

AtC3H20   (AtOZF1 )ذاشته است. ژن  نمایش نگ
ژن   و  ریشه  شوری  تنش  تنش   AtC3H33در  در 

سرمایی در بافت شاخساره دارای افزایش بیان جزئی 
 AtOZF1  از حد  شیب   انیب   یدارا   اهانی گ  باشند.می 

بیشتری   پاتوژن از مقاومت  برابر  یا   و   می بدخ  یهادر 
 Singh) باشند برخوردار می   خطرناک   ر ی غ  های پاتوژن 

et al., 2018) .  

 

 
 در گیاهان برنج و آرابیدوپسیس  CCCH Znfهای . مقایسه فیلوژنتیکی پروتئین5  شکل
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تحت شرایط تنش شوری، گرما،   AtC3Hهای تغییر بیان ژنارائه شده میزان  AtC3H ،Heatmap های ژن یانیپروفایل ب .6  شکل

صورت   رزش نسبی سیگنال بها  دهد.در دو بافت ریشه و شاخساره را نشان می  UV-Bاکسیداتیو، سرما، خشکی، زخم )آسیب فیزیکی(، پرتوهای 
بیان و رنگ قرمز   دهنده عدم تغییر نشان یدفسدهنده کاهش بیان، رنگ  نشان آبیارائه شده است که در آن رنگ   Heatmap کنارنوار رنگی در 

 . دهنده افزایش بیان است نشان

 

ژن از    68بر روی  تجزیه و تحلیل  پژوهش  در این  
پروتئین  آرابیدوپسیس    گیاه   در   C3H  های خانواده 

گرفت    یی ا ی م ی ش   و ی  ک ی ز ی ف   های ی ژگ ی و بررسی    . صورت 
  ، ی ک ی ولوژ ی ب   ندهای ی فرا   ن یی تع   در   تواند ی م   ها ن ی پروتئ 
مو کارک  آن   ی لکول رد  تأث   ها قرارگیری  سلول    رگذار ی در 

های فیزیکی و شیمیایی  با مطالعه بر روی ویژگی   .باشد 
مشاهده    C3Hهای  پروتئین  آرابیدوپسیس  گیاه  در 

پروتئین   به  متعلق  پروتئین  طول  بیشترین  که  گردید 
AtC3H19   (1773  پایدارترین و  است  آمینواسید( 

( است،  27/ 54)شاخص ناپایداری    AtC3H36پروتئین  
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های  متعلق به پروتئین   PIن کم ترین و بیشترین  همچنی 
AtC3H19   (69 /4  ،)AtC3H7   (96 /9 می   باشد. ( 

الگوها به   ها ف ی موت  ثابت    ی توال   ی عنوان  کوتاه و معمولًا 
نما   شوند ی م   ف ی تعر  است  ممکن    ی ها ی ژگ ی و   انگر ی که 

  ک ی نوکلئ  د ی اس   ی ها ی مهم در توال  ی عملکرد   ا ی   ی ساختار 
موتیف محافظت    10در مطالعه حاضر   . د باشن   ن ی و پروتئ 

پروتئین  بین  در  که    C3Hهای  شده  گردید،  بررسی 
موتیف   موتیف  پرتکرارترین  به  متعلق  شده  مشاهده 

ها تشابه بسیاری بین  بود. همچنین این بررسی   3شماره  
پروتئین موتیف  بین  در  شده  مشاهده  و  های  برنج  های 

مقایسه  داد.  نشان  بی آرابیدوپسیس  مو ی  های  تیف ن 
C3H    گیاه برنج، آرابیدوپسیس، گندم، جو و    5موجود در

به  ده شده مشاه های ذرت نشان داد که بیشترین موتیف 
-C-X7-C-X5  و   C-X8-C-X5-C-X3-H  صورت 

C-X3-H   س   باشد. می خانواده    ک ی تکامل  و    ر ی منشا 
  ت ی در مورد عملکرد و اهم   ی د ی مف   ی ها تواند داده ی م   ی ژن 

ها  بررسی تعداد اگزون   ائه دهد. ه ار گون   ک ی آن در    ی نسب 
اینترون  ژن و  میان  در  که  ها  داد  نشان  گیاه  این  های 
ژن  دارای بیشتر  هستند.    ها  اینترون  فاقد  و  اگزون  یک 

آرابیدوپسیس   ZNF  C3Hژن    68 در    11به    موجود 
شدند  تقسیم  دمین   . گروه  روی  بر  مطالعه  های  در 

پروتئین  این  ش   17  ها عملکردی  شناسایی  .  د دمین 
گروه  موتیف   IVو    III  اعضای  تکرار  دارای  های 

WD40    عملکردی دمین    Zn finger RINGو 

که می  فرآ   باشند  مانند    ی ک ی ولوژ ی ب   ی ندها ی در  مختلف 

انتقالات    ، ی ده گنال ی س  و  نقل  سلولی،  اسکلت  پویایی 
دارند   RNAپردازش  پروتئین،     ی تکرارها   . نقش 

WD40   و بازساز   ژه ی به  گل   ستون ی ه   ی در  رشد  در    و 
می  از    . ( Pradhan et al., 2017) باشند  مهم  تعدادی 
  AtC3H4, 5, 8, 18, 19مانند    CCCHهای  پروتئین 

تشخیص   موتیف  حاوی  در    باشند، می   RRMکه 
پروتئ و    RNA/DNA  یی شناسا    ن ی پروتئ   -ن ی تعامل 

دارند  فیلوژنتیکی    . ( Cléry et al., 2008)   نقش  آنالیز 
خانواده   و    CCCH Znfاعضای  برنج  گیاه  در 

همولوگ  پروتئین آرابیدوپسیس  بین  نزدیکی  های  های 
  AtC3H31 / OsC3H4این دو گیاه نشان داد مانند  

دارای   و یک    ZNF  C3Hدمین    2اگزون،    14)هردو 
پروتئین  Helicase_Cدمین   همچنین   ،)HIZ1  

 (AtC3H12  با پروتئین )OsC3H56    همولوژی داشته
د. نتایج آنالیز بیان ژن  و در سرکوب رشد گیاه نقش دار 

ژن  که  داد  در    AtC3H46  و   AtC3H23های  نشان 
بیان   افزایش  به سرعت  تنش سرمایی  با  مواجه  هنگام 

همچنین  می  در    AtC3H29یابند  شدید  بیان  افزایش 
  UV-Bهای شوری و نش بافت ریشه، هنگام مواجه با ت 

  ، ی ژن   ی ها خانواده   ی گسترده ژنوم   ل ی و تحل   ه ی تجز دارد.  
تنظ   ی ارزشمند   نش ی ب  مورد  در    ی ندها ی فرآ   م ی را 
گ   ی ک ی ولوژ ی ب  م   اهان ی در  در  دهد ی ارائه  همچنین   ،

آینده  پایه   عنوان به    تحقیقات  به جهت  مطالعات  ای که 
های دخیل در مقاومت گیاه به تنش  بیشتر ژن   یی شناسا 
 . کند عمل می   هستند 
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