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Extended abstract 
Introduction 
The CBL-CIPK signaling network, which decodes calcium signals triggered by environmental stresses, 
is one of the most crucial signal transduction systems in plants. Proteins bound to calcium ions serve as 
sensor molecules, receiving cellular calcium ion signals and transmitting messages to the downstream 
gene cascade. Because of its tolerance to abiotic stresses, especially salinity stress, and its relationship 
to cereals, many researchers are interested in the molecular mechanisms of the halophyte grass 
Aeluropus littoralis. The in-silico discovery of the AlCIPK gene family and their expression profile in 
responses to salinity stress were considered in this analysis due to this plant's genome sequence's 
availability. 
 
Materials and methods 
Using local TblastN program, the CIPK protein sequences of Arabidopsis thaliana gene families were 
blasted against A. littoralis genomic sequences. BlastP was used to verify all sequences after redundant 
sequences were removed. The detected proteins were analyzed in various protein domain databases such 
as Pfam, PROSITE, and InterProScan to identify, annotate, and interpret domain structures. In all of 
AlCIPK, the SALAD approach was used to perform similarity clustering based on motifs patterns. The 
exon and intron arrangement were determined by comparing the predicted CDS against AlCIPK 
genomic sequences in the gene structure display server (GSDS). Expasy-Prosite was used to determine 
the domain structure. A signal-dependent software based on SignalP 5.0 was used to identify signal 
peptides in proteins. Exploring the expression pattern of AtCIPK genes at various growth and 
developmental stages using Genevestigator (https://www.genevestigator.com/gv/plant.jsp) and the 
EFP browser (http://bar.utoronto.ca/). Transcriptome research was used to examine the expression 
patterns of AlCIPK genes in leaf and root tissues under salinity stress and recovery conditions. 
 
Results and discussion 
Based on sequence homology with Arabidopsis genes, 20 CIPK genes were discovered in the A. littoralis 
genome. The Arabidopsis AtCIPK homologous proteins were used to name the Aeluropus CIPK genes. 



 1401 زمستان، 15ي محيطي در علوم زراعي، جلد هاتنش  1006

 
According to subcellular localization analysis, these proteins are active in a specific cellular 
compartment. The phylogenetic tree of 20 AlCIPK, 26 AtCIPK, and 33 OsCIPK showed that these 79 
CIPKs are closely related. Exon/intron structure analysis was used to separate all AlCIPK into intron-
poor and intron-rich classes. The expression of 25 AtCBL gene family members in 68 samples under 
salinity stress was compared using Genevestigator tools, which revealed that all 25 genes tested in 
different developmental/ environmental stages, including control and stress, had different expression 
patterns. A tissue-specific expression pattern was discovered after analyzing these AtCBL genes' 
expression pattern in both root and shoot tissues. In salinity stress and recovery conditions, the 
expression profile pattern of AlCIPK genes in leaf and root tissues was distinct. The distinct expression 
profiles of the AlCIPK gene family confirmed their functional and structural convergence. 
 
Conclusion 
Systematic study of members of this gene family revealed that CIPKs in Halophyte grass, i.e., A. 
littoralis, share main CIPK family characteristics with other monocotyledonous and dicotyledonous 
plants, which are likely important factors in this species' adaptation and stress tolerance. The lack of 
homologous AtCIPK24 genes in the Aeluropus genome is a key finding in this study, suggesting that the 
CBL-CIPK gene network in this plant has a distinct regulatory function, necessitating further studies. 
Future studies using the RT-qPCR method to examine the expression of AlCBL and AlCIPK gene family 
genes under different abiotic stresses could aid in understanding the mechanism of SOS-related gene 
expression regulation. This study's findings reveal the functional characteristics of the calcium gene 
family and provide essential information for future research on their functional roles. 
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  مقاله پژوهشي
http://dx.doi.org/10.22077/escs.2021.4183.1986  

 Aeluropus( ليتوراليس آلوروپوس هالوفيت گياه در CIPK ژني خانواده ژنومي گستره بررسي
littoralis L.(  

  *4پطروديهاشمي سيدحميدرضا، 3زادهنعمت قربانعلي، 2زريني نجفي حميد، 1عرب مژده
  ايران، ساري طبيعي منابع و كشاورزي علوم دانشگاه، كشاورزي بيوتكنولوژي ارشد يكارشناس دانشجوي .1
  ايران، ساري، ساري طبيعي منابع و كشاورزي علوم دانشگاه، بيوتكنولوژي گروه دانشيار. 2
، ساري، اريس طبيعي منابع و كشاورزي علوم دانشگاه، طبرستان كشاورزي فناوريزيست و ژنتيك پژوهشكده، بيولوژي و ژنتيك مهندسي گروه استاد. 3

  ايران
، اريس طبيعي منابع و كشاورزي علوم دانشگاه، طبرستان كشاورزي فناوريزيست و ژنتيك پژوهشكده، بيولوژي و ژنتيك مهندسي گروه استاديار. 4

  ساري، ايران

  مشخصات مقاله   چكيده

 هايسيگنال كه بوده گياهان در سيگنال انتقال هايسيستم ترينمهم از يكي CBL-CIPK سيگنالينگ شبكه
 عنوانبه كلسيم يون به متصل هايپروتئين. كندمي رمزگشايي را مختلف محيطي هايتنش از ناشي كلسيم
 نيژ آبشارهاي به را پيام هدايت وظيفه، سلولي كلسيم يون هايسيگنال دريافت با و نموده عمل حسگر هايمولكول
 لياص انگيزه، غلات به آن قرابت و شوري تنش خصوصاً غيرزنده هايتنش بالقوه تحمل. دارند عهده بر دستپايين
 با تحقيق اين در. است Aeluropus littoralis هالوفيت گونه مولكولي هايمكانيسم مطالعه براي محققين از بسيار
 ارزيابي و AlCIPK ژني خانواده اعضاي سيليكواين شناسايي، گياه اين ژنومي توالي گرفتن قرار دسترس در به توجه
 ژن 20، آرابيدوپسيس هايژن با همولوژي يمبنا بر. گرفت قرار مدنظر شوري تنش برابر در هاآن بياني هايپاسخ

CIPK ژنوم در A. littoralis در هاپروتئين اين كه داد نشان هاپروتئين جانمايي وتحليليهتجز. شد شناسايي 
 و AlCIPK ،26 AtCIPK 20 پروتئيني توالي مبناي بر فيلوژنتيك درخت. هستند فعال سلولي مختلف هايبخش

33 OsCIPK ،79 كه داد نشان CIPK رب فيلوژنتيكي آناليز. برخوردارند قوي ارتولوژيكي رابطه از موردبررسي 
 تقسيم اينترون -غني و اينترون-كم گروه دو به را هاAlCIPK همه، اينترون/  اگزون ساختار وتحليلتجزيه اساس
 تكامل طي در را هاژن اين ساختاري و عملكردي انشقاق AlCIPK ژني خانواده اعضاي متمايز بيان الگوهاي. نمودند
 طلاعاتا، كلسيم سنسورهاي ژني خانواده عملكردي خصوصيات برخي ارائه ضمن بررسي اين هاييافته. كندمي تأييد
  .سازدمي فراهم هاژن اين بيولوژيكي كاركرد مورد در آتي تحقيقات براي را ايپايه

  هاي كليدي:واژه  
  شوري تنش

 يگنالينگشبكه س

 كيناز پروتئين
  CBL با كنندهتعامل

CBL-CIPK   
  كلسيم حسگر

  
: افتيدر خيتار
11/12/1399  

تاريخ پذيرش: 
21/01/1400  

  تاريخ انتشار:
  1401 زمستان

1021-1005 ):4(15  

  مقدمه
 طي، تحت شرايدر طول چرخه زندگ اهانياغلب گ چند هر

درجه ، شوري خاك، ساليخشكي نظير طيمختلف مح
گيرند ولي به لطف قرار مي زايماريو عوامل ب ديحرارت شد

ي، كيو ژنت يكيولوژيزيف دهيچيپ يهاسميمكان وجود و تكامل
ميسر گرديده  گياهان براي يطينامساعد مح طيشرا تحمل
نشان داده  ريچند دهه اخ قاتيتحق. )Su et al., 2020(است 

 ،اتيحي نديفرآ كي عنوانبه ميكلس نگيگنالياست كه س
متعدد پاسخ  يخارج يهابه محرك ساختهرا قادر  اهانيگ

ها، كانال سازيفعال سلول نظير ياساس يندهايو فرا داده
 مختلف غشاهاي در كه خاص هايدهندهانتقال ها وپمپ

 ,.Dodd et al( ندينما و تنظيم هماهنگدارند را  قرار سلولي

اعضاي خانواده ژني سنسورهاي  ترينمهميكي از  .)2010
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 CBL  1 (CIPK)كننده باتعامل يهانيپروتئ نازيككلسيم، 
ي هابا تنش يدر پاسخ و سازگار هاآن از ياريبسبوده كه 

 ,.Zhao et al( نقش دارند مختلف زيستي و غيرزيستي

 رياز مس ينمونه مهم CBL–CIPKشبكه . )2019
. (Zhang et al., 2014) است اهانيگ در ميكلس نگيگناليس

 عنوانهب يون كلسيم به متصل هايپروتئين ژني، در اين شبكه
 با دريافت اختصاصي طوربه نموده و عمل حسگر هايمولكول
ست فرود مسيرهاي به آن رايون كلسيم سلولي،  هايسيگنال

 ,.Li et al., 2016; Yin et al( كنندمي منتقل آبشار ژني

2017( .  
در گياه  بار اولين براي CBL-CIPK مسير سيگنالي
 شد شناسايي SOS مسير كشف واسطهبهآرابيدوپسيس تاليانا 

 AtCBL4 (SOS3)، AtCIPK24 (SOS2)شامل خود  كه
نمايي شده در غشاي مكان H+Na/+ (SOS1)پورتر آنتي و

به تنش شوري، ژن  . در القاي تحملاستپلاسمايي 
AtCIPK24 با در تعاملCBL كهيدرحالعمل كرده،  ها 

SOS1  تونوپلاست توسط در ژني مستقر مسير در CBL10-

CIPK24 شود مي فعال)Kim et al., 2007; Monihan 

et al., 2016( .CIPK پروتئيني خانواده به متعلق SnRK3 
 تريونين)-(سرين Ser/Thr كينازي دمين از يك كه بوده

كاركردهاي مهم  ترينمهماز  .)Shi et al., 1999(برخوردارند 
CIPKاسيدآمينه سرين در نمودن توان به فسفريله، مي

اشاره  CBL هاي، پروتئينPFPF شدهجايگاه موتيف حفاظت
ي شده در انتهاحفاظت از يك دمين ها غالباًنمود. اين پروتئين

 NAF / FISL موتيف تريونين،-سرين كينازي دمين آميني،
يك دمين تنظيمي در انتهاي كربوكسيلي برخوردارند  نهايتاً و
)Albrecht et al., 2003 ؛Ma et al., 2019(. اين بر علاوه 

 دمين تعامل يك هاCIPK در انتهاي كربوكسيلي ها،دمين
 با نقش تعامل كه وجود داشته) PPI( فسفاتاز-پروتئين
 از اين تعامل. دارد بر عهدهرا ) PP2C( فسفاتاز پروتئين

رمزگذاري يون  سيستم در CIPK و CBL موجود بين
 Ma(شود ياد مي CBL-CIPK كلسيم، تحت عنوان شبكه

et al., 2019(.  
-CBL شبكه كه شدهداده نشان پيشين در مطالعات

CIPK سديم هايفرايند تنظيمي انتقال يون در )+Na(، 
− (نيترات و Mg)+2 (منيزيم ،K)+(پتاسيم 

3(NO غشاي در 
. ددار نقش) تونوپلاست( واكوئولي غشاي يا (PM) پلاسمايي

                                                                                                                                                            
1. CBL-Interacting Protein Kinases 
2. Salt Overly Sensitive 

 اكسين، تنظيم در مهمي نقش اين شبكه همچنين
. كندمي ايفا روزنه باز و بسته شدن و ABA سيگنالينگ

 دماي و اسمزي تنش يوني، تنش مانند غيرزنده هايتنش
ه فوق حساسيت ب مسير سيگنالي فعال شدنشديد منجر به 

شود مي  (ROS)3فعال اكسيژن هايگونه و  (SOS)2شوري
 هايپاسخگو به تنش 4رونويسي فاكتورهاي شدنفعالكه خود 

 Kim et al., 2007; Monihan et(را در پي دارد  يرزندهغ

al., 2016(ژنوميكس آناليز . در تحقيقات پيشين به كمك 
اطلاعات زيادي در  ، CBL/ CIPKهايژن ايمقايسه
 دهخانوا شدگي تواليمحافظت و پيچيدگي عملكرد، خصوص

CBL/CIPK ًسيگنالينگ شبكه تكامل خصوصاCBL-

CIPK  ارائه چوبي گياهان تا جلبك از مختلف، گياهان در 
 نقش يدمؤكه  )Yu et al., 2014( شده است داده

 هايپاسخ به تنش تنظيمات در CBL-CIPK هايكمپلكس
 .بود مغذي مواد سيگنالينگ آبشارهاي و غيرزنده مختلف

در آرابيدوپسيس  SOSتوان به مسير ژني نمونه مي عنوانبه
 نمايداشاره نمود كه در تحمل به تنش شوري نقش ايفا مي

)Ji et al., 2013( . 

گياهي  (Aeluropus littoralis) آلوروپوس ليتوراليس
 از سازگاري كه بوده )Poaceae(گندميان  تيره هالوفيت از
-Hashemi(است  زار برخوردارهاي شورهمحيط بالايي با

Petroudi et al., 2019; Younesi-Melerdi et al., 
قادر  A. littoralis، هالوفيتمدل  گياه كي عنوانبه. )2020

مانده زنده ) NaClمولار (ميلي 800از  شيبشوري است در 
هد. اين گياه با تعداد كروموزوم و به رشد و نمو خود ادامه د

2n = 2X = 20) 354، از ژنومي كوچك Mbp برخوردار (
 هاي متحمل،ي از ژنغن يكيمنبع ژنت كي عنوانبهبوده كه 

بهبود تحمل به تنش شوري و خشكي گياهان زراعي  يبرا
 ,.Barhoumi et al., 2007; Ben-Saad et al( استمطرح 

توالي ژنومي  NGSتوالي مبتني بر  با توجه به تعيين. )2012
و در دسترس بودن توالي  )Hashemi et al., 2022(اين گياه 

هاي ژني درگير در آن، امكان بررسي خصوصيات خانواده
 يخشك و يشور تنش خصوصاًهاي مختلف غيرزيستي تنش

 يلوتحلتجزيه هيچ تاكنون، كه يآنجائ از فراهم گشته است.
در گياهان  CIPKاز اعضاي خانواده ژني  سيستماتيك

 يبررس ق،يتحق ني. در ااست نشده گزارش لپهتكهالوفيت 

3. Reactive Oxygen Species 
4. Transcription Factors 
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گونه اين  در ،CIPK رخانوادهيز ميكلس يسنسورهاكويليسنيا
  .قرار خواهد گرفت موردبررسي 5شورپسند

  
  هامواد و روش
 يژن خانواده فيلوژنتيكي روابط بررسي و شناسايي
AlCIPK  

، وراليسليت آلوروپوس گياه كامل ژنوم تواليتعيين به توجه با
e!DAL )-https://edal.ipk اطلاعاتي پايگاه از آن توالي

gatersleben.de/( هخانواد اعضاي پپتيدي توالي. گرديد اخذ 
 از ترتيب به برنج و آرابيدوپسيس گياهان در CIPK ژني

 و) /PortUni )http://www.uniprot.org هايپايگاه
NCBI )http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/ (
 جستجوي ابزار از استفاده با كه ترتيب بدين. شد دريافت
)  :http://hmmer.janelia.org/HMMER( مدل بر مبتني

local Hidden Markov پروفايل مبناي بر و HMM 
 هايژن شناسايي، شدهشناخته هايCIPK از شدهساخته
CIPK استفاده با، اين بر علاوه. شد انجام آلوروپوس ژنوم در 

 پروتئيني هايتوالي و tBLASTn Local جستجوي ابزار از
 آلوروپوس ژنوم و Query عنوانبه AtCIPK ژني خانواده

 مجدداً هاAlCIPK و شناسايي، subject عنوانبه
 در كه هاييژن). Hall et al., 2011( گرفت قرار موردبررسي

 شدهمحافظت دمين دو هر داراي CDD دمين بانك
Pkinase و NAF بودند 

)www.ncbi.nlm.nih.gov/cdd/://http( هايژن عنوانبه 
AlCIPK مطالعات. گرديدند انتخاب بعدي آناليزهاي براي 

 هايگاهپاي در ترتيب به نيز ژني خانواده اين هايدمين تكميلي
Pfam )El-Gebali et al., 2019( ،InterProScan 

(Jones et al., 2014)، Prosite )Hulo et al., 2006 (و 
SMART )Letunic et al., 2018( آناليز. گرفت صورت 

 با ژني شدهمحافظت نقاط شناسايي جهت چندگانه يفيردهم
 فيلوژنتيك درخت و انجام ClustalW افزارنرم از استفاده

 آزمـون انجام با و همـسايه اتصال روش اساس بر هاآن
 توسـط تكـرار 1000 با) Felsenstein, 1985( استرپبوت
 ,.Tamura et al( شد ترسيم MEGA6 فيلوژنتيكي افزارنرم

2013.(  
 
 
  

                                                                                                                                                            
5. Halophyte 

  ژني ساختار آناليز و پروتئين خصوصيات بررسي
  Expasy سايت در ProtParam ابزار از استفاده با
)http://expasy.org/( هايپروتئين فيزيكوشيميايي خواص 

CIPK نقطه و مولكولي وزن، اسيدآمينه تعداد مانند 
 )/www.web.expasy.org/protparam( ايزوالكتريك

 هايموتيف). Gasteiger et al., 2005( شد محاسبه
MEME )-http://meme برنامه در شدهحفاظت

suite.org/tools/meme/ (شدهيينتع پارامترهاي با 
، تكرار دفعاتبه توجه بدون برنامه اين در هاموتيف انتخاب(

 و 0,0001 از كمتر E-value، موتيف 10 حداكثر شناسايي
 50 و 6 يببه ترت هاموتيف طول بيشترين و كمترين

 جايگاه). Bailey et al., 2009( شد شناسايي) اسيدآمينه
 WoLF PSORT برنامه از استفاده با هاپروتئين سلولي

)https://wolfpsort.hgc.jp/ (شد بينيپيش )Horton et 

al., 2007 .(هايموتيف شناسايي palmitoylation و 
Myristoylaton افزارنرم از استفاده با ترتيب به CSS-

Palm 3.0 و PlantsP 
)http://mendel.imp.ac.at/myristate/SUPLpredicto

r.htm( گرفت صورت.  
 GSDS برنامه از استفاده با ژني ساختار شناسايي

)http://gsds.cbi.pku.edu.cn/( گرفت انجام )B. Hu et 

al., 2014 .(از استفاده با دمين ساختار Expasy-Prosite 
 شناسايي). Sigrist et al., 2012( شد ترسيم و شناسايي
 مبتني هبرنام از استفاده با هاپروتئين در سيگنالي پپتيدهاي

 ,.Armenteros et al( گرفت صورت SignalP 5.0 شبكه بر

 مراحل در AtCIPK هايژن بيان الگوي بررسي براي). 2019
 Genevestigator هايبرنامه، نموي و بافتي، رشدي مختلف

)phttps://www.genevestigator.com/gv/plant.js (و 
efp browser )http://bar.utoronto.ca/ (شد استفاده .

 ليتوراليس آلوروپوس در CIPK هايژن بيان پروفايل بررسي
-S. Hashemi( شد انجام RNA-seq يهاداده از استفاده با

Petroudi et al., 2020 .(دو در هاژن بيان كه ترتيبينابه 
 600( شوري تنش شرايط دو در و ريشه و برگ بافت
 گياهان انتقال( بازيابي شرايط و) يمسد يدكلر نمك مولارميلي
. تگرف صورت) نمك فاقد هيدروپونيك محيط به ديده تنش
 از پس و اجرا Log2FC صورتبه هاژن بيان تفاوت آناليز

 هاآن بيان سطح و هاژن حاوي كه ژن بيان ماتريس تشكيل
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 در نتايج و گرفت قرار موردبررسي AlCBL هايژن بيان، بود
 CIMminer افزارنرم از استفاده با، Heatmap نمودار قالب

)https://discover.nci.nih.gov/cimminer/home.do (
  ).Scherf et al., 2000( شد ارائه

  
  و بحث نتايج

 آلوروپوس گياه در CIPK ژني خانواده اعضاي شناسايي
  ليتوراليس

 آناليز، AlCIPK ژني خانواده ژنومي گسترده بررسي در
 گياه CIPK خانواده هايپروتئين مبناي بر همولوژي

 با داابت در كه گرفت صورت آلوروپوس ژنوم با آرابيدوپسيس
 در CIPK كانديد ژني جايگاه 25، تكراري هايتوالي حذف
 وجود از اطمينان براي كه شد شناسايي آلوروپوس ژنوم

 از شدهشناسايي هايتوالي، KINASE و NAF هايدمين
 SMART و InterProScan، Pfam هايپايگاه طريق
 هايدمين به توجه با ژن 20 نهايتاً كه گرديد ارزيابي
 گياه در CIPK خانواده اعضاي عنوانبه شدهييشناسا

 پايگاه دو در هاژن تمام). 1 جدول( شد شناسايي آلوروپوس
Pfam و InterProScan هايدمين داراي NAF و 

KINASE دسترسي شماره به ترتيب به PF03822، 
PF00069 و IPR004041 ،IPR000719 افزارنرم در. بودند 

Prosite جزبه( موردبررسي هايژن همه در نيز 
AlCIPK10.6( هايدمين NAF و KINASE شد مشاهده .

 افزارنرم در AlCIPK10.6 پروتئين براي است به ذكر لازم
Prosite ،دمين از شماتيكي نماي NAF بررسي. نشد ارائه 

-S دمين داراي هاژن تمام داد نشان نيز SMART سايت در

TKc هايژن گذارينام. بودند CIPK همولوژي به توجه با 
. تگرف صورت آرابيدوپسيس اورتولوگ هايژن با هاتوالي اين
 اضافه ژن هر ابتداي به Al پيشوند ابتدا كه صورتينبد

 همولوگ ژن شماره مبناي بر ژن هر شماره ادامه در، گرديده
 كي از بيش وجود صورت در. شد انتخاب آرابيدوپسيس در آن
، آرابيدوپسيس هومولوگ ژن هر براي آلوروپوس ژن

 به هاژن ٦همساني ميزان اساس بر ژن هر ورژن گذاريشماره
. دش انجام يك از ترتيب به آرابيدوپسيس در شاناورتولوگ

 AT3G17510.1ژن  به Alg7902 و Alg4127 يهاژن
)AtCIPK1 (53/55% و 39/56% همساني درجه با ترتيب به 

 و AlCIPK1.1 صورتبه ترتيب به كه داشتند شباهت

                                                                                                                                                            
6 Identity 

AlCIPK1.2 هايژن. شدند گذارينام Alg7566 و 
Alg12052 ژن به )AtCIPK3( AT2G269.1 با ترتيب به 

 ترتيب به كه داشتند شباهت، درصد 59/70، 51/75 همساني
AlCIPK3.1 و AlCIPK3.2 يهاژن. شدند ناميده 

Alg12300 ،Alg9524 ،Alg4701 ،Alg3308، 
Alg13906 و Alg9805 ژن  بهAT5G58380.1 

)AtCIPK10 (76/58، 87/59، 14/61 همساني با ترتيب به ،
 ترتيب به كه داشتند تشابه، درصد 45/49 و 26/56، 72/58
 ژن نهايتا و يگذارنام AlCIPK10.6 الي AlCIPK10.1 از

Alg8115، Alg10559 وAlg11449 به AT4G18700.1 

(AtCIPK12 (02/59، 48/65 همساني درجه با ترتيب به، 
 AlCIPK12.1 ترتيببه كه داشتند شباهت درصد، 27/51
 ژن به Alg15044 ژن .شدند نامگذاري AlCIPK12.3 الي

)AtCIPK4 (AT4G14580.1 همساني با آرابيدوپسيس 
 AT5G10930.1 ژن به Alg5583 ژن، %47/50
)AtCIPK5 (ژن، %88/54 همساني با آرابيدوپسيس 

Alg2698 ژن به AT2G30360.1 )AtCIPK11 (
 ژن به Alg11347 ژن، %65/45 همساني با آرابيدوپسيس

)AtCIPK20 (AT5G45820.1 همساني با آرابيدوپسيس 
 At5G57630.1 ژن به Alg8711 ژن، 47/50%

)AtCIPK21 (ژن، %88/54 همساني با آرابيدوپسيس 
Alg1003 ژن به )AtCIPK23 (AT1G30270.1 

 ژن به Alg7179 ژن و %46/81 همساني با آرابيدوپسيس
)AtCIPK26 (AT5G21326.1 همساني با آرابيدوپسيس 

، AlCIPK4 به ترتيب به كه بودند همولوژي داراي 66/71%
AlCIPK5 ،AlCIPK11 ،AlCIPK20 ،AlCIPK21 ،

AlCIPK23 و AlCIPK26 شدند گذارينام.  
 شدهشناسايي هايژن تعداد دهدمي نشان منابع بررسي

CIPK آرابيدوپسيس نظير ديگر گياهان در 
)Kolukisaoglu et al., 2004( ،برنج )Zhang et al., 

 .W( كازاوا، )Zhao et al., 2019( روباهيدم ارزن، )2014

Hu et al., 2015 (وحشي نيشكر و )Su et al., 2020 ( به
  ).Yin et al., 2017( است متغير 48 و 35، 34، 26 يبترت
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، AlCIPK ژني خانواده فيلوژنتيكي روابط بررسي
AtCIPK و OsCIPK  

 فيلوژنتيكي درخت، هاAlCIPK تكاملي منشأ تعيين براي
AlCIPKآرابيدوپسيس يعني هاگونه ديگر با آلوروپوس هاي 

 افزارنرم از استفاده با) پروتئين 33( برنج و) پروتئين 26(
ClustalW 2.0 و MEGA 6.0 هايتوالي اساس بر 

. گرفت صورت) كامل طول با هاييپروتئين( پروتئيني
 هايژن تمام يباًتقر، شده داده نشان 1 شكل در كه گونههمان

 درون در و هم كنار در، موردبررسي گونه سه همولوگ
 ابطرو يدهندهنشان كه شدند بنديدسته متمايز هايزيرگروه

 اين تكاملي منشأ بودن مشابه و هاژن اين اورتولوژيك
.گروه يك در هاCIPK21 همه گرفتن قرار مثلاً، هاستژن

  
  .AlCIPKدر خانواده ژني  شدهييشناساهاي . خصوصيات دمين1جدول 

 Table 1. Characteristics of domains identified in the AlCIPK gene family. 

  اسم ژن
Gene 
Name 

  
  ي با آرابيدوپسيسس تالياناژهمولو

Homology parameter to Arabidopsis 
thaliana 

  دمين دهيسازمان
 Domain organization 

 كد دسترسي
Accession 

no.  
  يكد دسترس

Accession no. 

همساني %
Identity

% 

همپوشاني %
%Coverage

مجموع 
 امتياز

Total 
Score 

Pfam  SMART 
(SM00220) 

PROSITEE 

PF02149
KA 

PF03822
Naf 

PF00069
PKinase

Ps50816 (PS50011) 

AlCIPK1.1 Alg4127 AT3G17510.1 56.39% 94% 507     

AlCIPK1.2 Alg7902 AT3G17510.1 55.53%  90%  473      

AlCIPK3.1 Alg7566 AT2G26980.4 75.51% 98% 701     

ALCIPK3.2 Alg12052 AT2G26980.4 70.59% 94% 655     

AlCIPK4 Alg15044 AT4G14580.1 50.47% 97% 404     

AlCIPK5 Alg5583 AT5G10930.1 54.88% 95% 507     

AlCIPK10.1 Alg12300 AT5G58380.1 61.14% %84 594     

ALCIPK10.
2 Alg9524 AT5G58380.1 59.87%  100%  572     

 

AlCIPK10.3 Alg4701 AT5G58380.1 58.76% %97 545     

AlCIPK10.4 Alg3308 AT5G58380.1 58.72%  %91  581      

AlCIPK10.5 Alg13906 AT5G58380.1 56.26%  %95  499      

AlCIPK10.6 ALg9805 AT5G58380.1 49.45%  %98  432      

AlCIPK11 Alg2698 AT2G30360.1 45.65%  95%  365      

AlCIPK12.1 Alg8115 AT4G18700.1 65.48%  92%  652      

AlCIPK12.2 Alg10559 AT4G18700.1 59.02%  94%  583     
  

AlCIPK12.3 Alg11449 AT4G18700.1 51.27%  96%  478      

AlCIPK20 Alg11347 AT5G45820.1 64.79% 96% 599     

AlCIPK21 Alg8711 AT5G57630.1 53.63% 95% 434     

AlCIPK23 Alg1003 AT1G30270.1 81.46% 94% 740    

AllCIPK26 Alg7179 AT5G21326.1 71.66% 96% 662     
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 برنج و آرابيدوپسيس، آلوروپوس گياهان در) پروتئيني تواليCIPK )79 يهاپروتئين فيلوژنتيكي روابط بررسي. 1 شكل

Fig. 1. Investigation of phylogenetic relationships of CIPK proteins (79 protein sequences) in Aeluropus, Arabidopsis 

and rice 
 
 

 را موردبررسي گونه سه هايCIPK تمام، ديگر منظر از
 اين كه) 1 شكل( نمود تقسيم اصلي گروه دو به توانيم

 رسم رامدندروگ با بالايي همبستگي فيلوژنتيكي بنديدسته
 آلوروپوس هايCIPK خانواده ژني ساختار مبناي بر شده
 اي اينترون زياد تعداد وجود مبناي بر) 2 شكل( دهدمي نشان
 لشك در كه گونههمان. است بوده اينترون) كم تعداد يا( عدم

 ،AlCIPK10.1 هايژن همه است مشخص 1
AlCIPK10.2، AlCIPK10.3، AlCIPK10.4 ،
AlCIPK10.5 ،AlCIPK10.6 ،AlCIPK12.1 ،
AlCIPK12.2 ،AlCIPK12.3 ،AlCIPK4،AlCIPK11 ،

AlCIPK5 ،AlCIPK20 آرابيدوپسيس در هاآن اوتولوگ و 
 اصطلاحاً گرفتند قرار دندروگرام راست بخش در كه برنج و

، AlCIPK هاييژن مابقي كهيدرحال بودند اينترون-كم
AtCIPK و OsCIPK قرار دندروگرام چپ قسمت در كه 

 روابط بررسي. برخوردارند اينترون 11 از حداقل گرفتند

، جبرن نظير لپهتك و دولپه نهاندانگان در فيلوژنتيكي
 دهدمي نشان روباهيدم ارزن و سورگوم، ذرت، آرابيدوپسيس

 به بسته توانمي را هاگونه اين در CIPK هايپروتئين كه
 گروه دو به) كم تعداد( اينترون وجود عدم يا بالا اينترون تعداد
 در كهيدرحال) Zhao et al., 2019( نمود تقسيم اصلي
 هاييCIPK وجود به تنها بنديدسته اين، هاخزه و هاجلبك

 موضوع اين. شودمي منحصر اينترون بالاي تعداد با
 اوليه هايدوره در اينترون ايجاد ميزان بودن بالا دهندهنشان
). W. Hu et al., 2015( است بوده گياهان تكامل

 خانواده اين اعضاي فيلوژنتيكي بنديگروه نحوه يگردعبارتبه
، هاژن اين در اينترون عدم/ وجود به آن ارتباط و تطابق و ژني
 ينيپروتئ گروه دو اين كه بوده فرضيه اين كننده يدتائ خود

 ميليون 300 در بازدانگان و نهاندانگان ٧انشقاق از قبل احتمالاً
).Bowe et al., 2000( انديافته ينتكو پيش سال

  

                                                                                                                                                            
7 Divergence 
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  .سيتوراليآلوروپوس ل اهيدر گ CIPK يهانيپروتئ ييايميشكويزيف اتيخصوص. 2جدول 
Table 2. Physicochemical properties of CIPK proteins in A. littoralis. 

  نام ژن
Gene Name 

طول 
پروتئين
Protein 
length 

(aa) 

تعداد 
اگزون
Exon 
no. 

تعداد 
اينترون
Intron 

no. 

وزن مولكولي
Molecular 

weight 
(kDa) 

شاخص 
 ناپايداري

instability 
index 

شاخص 
  آليپاتيك

Aliphatic 
index 

نقطه 
ايزوالكتريك
Isoelectric 

point GRAVY N-Myristoylation palmitoylation 
AlCIPK10.2 438 1 0 49.716 33.20 95.71 9.28 -0.260 5 MVDKGNILMQKY ----- 

AlCIPK12.1 516 1 0 57.364 44.07 79.19 8.64 -0.341 ----- 
446 

RRKDWRVCLEGTREG
AlCIPK26 448 14 13 50.437 29.56 86.43 8.40 -0.395 ----- ----- 

AlCIPK10.6 67 2 1 42.040X 3.42 6.35 8.99X 0.480 5 MECRGKILMERY 3 MECRGKILM 

AlCIPK5 444 1 0 48.192X 2.98 7.21 .52X 0.054 
9 

ARGREADGGEPPRKL 
449 PAAAILGCA  

AlCIPK3.1 442 14 13 50.760 38.66 83.55 7.64 -0.460 ----- ----- 

AlCIPK23 449 14 13 50.510 36.84 86.19 9.16 -0.371 6 MSVAVGRTRVGRY 
233 

IFKADFSCPSWFSTS 
AlCIPK11 433 1 0 47.398 39.14 89.24 8.95 -0.151 ----- ----- 

AlCIPK10.4 478 1 0 54.659 42.80 84.46 9.13 -0.514 
10 

DRRTILMGRYEIGRQ 
----- 

AlCIPK10.1 523 1 0 58.971 48.45 85.22 9.03 -0.503 3 MDGRRTILMD ----- 

AlCIPK10.3 421 1 0 47.985X 2.48 4.73 9.03X 0.400 ----- 
207 

IGKAEFKCPGWFSTD 
425 KQQQQQSC 

AlCIPK1.1 473 13 12 53.481X 46.07 9.62 6.52X 0.372 
4 MVKGEAEAECT 

 

10 
KGEAEAECTRSSLLG 

396 
KLKVMKNCKSFKNPK

AlCIPK3.2 448 14 13 50.638 33.40 85.29 8.23 -0.407 ----- ----- 

AlCIPK10.5 410 2 1 45.994 35.30 88.68 8.93 -0.307 ----- 
317 

KLEDVATCSKLTVKK 

AlCIPK12.3 490 1 0 54.065 45.71 85.98 8.84 -0.254 ----- 
255 

RLIRGLLCPDPARRI 

AlCIPK1.2 454 12 11 50.693 36.53 93.19 6.62 -0.320 

4 MVSGGKGELAL 
5 MVSGGKGELALE 

7 
MVSGGKGELALEAA 

----- 

AlCIPK4 427 1 0 46.344 49.80 93.72 8.59 -0.115 ----- ----- 
AlCIPK21 430 14 13 48.541 35.57 89.09 6.21 -0.303 2 MGFTESVGK ----- 
AlCIPK20 456 1 0 51.639 36.45 85.50 9.08 -0.422 ----- ----- 

AlCIPK12.2 515 1 0 57.476 44.04 79.57 8.06 -0.374 

5 MASKGASNGGGR 
9 

ASKGASNGGGREAKK
10 

SKGASNGGGREAKKP

-----  

 
 

 ياهگ در هاپروتئين فيزيكوشيميايي هايويژگي پايش
  آلوروپوس

 در دتوانمي هاپروتئين فيزيكوشيميايي هايويژگي پايش
 ٨نماييمكان و مولكولي كاركرد، بيولوژيكي فرايندهاي تعيين

 ديده 2 جدول در كه طورهمان. باشد تأثيرگذار سلول در هاآن
 هاينپروتئي در فيزيكوشيميايي هايويژگي ارزيابي شودمي

CIPK 42 محدودة در متغير مولكولي وزن آشكارسازي به 
، اسيدي ايزوالكتريك pH محدودة، دالتون كيلو 9/58 الي

 95 تا 79 آليفاتيك شاخص و درصد 49 تا29 ناپايدار شاخص
 و مولكولي وزن بيشترين AlCIPK10.1 پروتئين. شد منجر

AlCIPK10.4 و نبيشتري. دارد را الكتريكي بار ترينمنفي 
                                                                                                                                                            

8 Sub-cellular localization 

 و AlCIPK10.2 به ترتيب آليفاتيك شاخص كمترين
AlCIPK12.1 هب ناپايداري شاخص كمترين و بيشترين و 

 شاخص. داشت تعلق AlCIPK26 و AlCIPK4 به ترتيب
 ايآمينواسيده در آليفاتيك زنجيره نسبي حجم آليفاتيك

 بر تيمثب اثر كه است پروتئين گليسين و لوسين، آلانين
 Jalili et( دارد كروي هايپروتئين حرارتي مقاومت افزايش

al., 2019 .(383 از خانواده اين هايپروتئين طول 
)AlCIPK10.6 (اسيدآمينه 523 الي )AlCIPK10.1 (و 

 متغير دالتون كيلو 9/58 الي 42از  نيز هاآن مولكولي وزن
 در 21/6از  هاپروتئين اين ايزوالكتريك نقطه دامنه. بود

AlCIPK21 در 28/9 تا AlCIPK10.2 بود متغير .
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 روپوسآلو گياه در كه پپتيدي اندازه ترينبزرگ و ترينكوچك
 و AlCIPK10.6 ژن دو به ترتيب به شدهمشاهده

AlCCIPK10.1 خصوصيات بررسي در. داشت تعلق 
 اندازه نيز) Su et al., 2020( وحشي نيشكر فيزيكوشيميايي

 513 تا) ScCIPK17( 369 از ScCIPK ژن 10 پپتيديپلي
 از نيز ScCIPK هايپروتئين MW. بود متغير ينواسيدآم

58/41 )ScCIPK17 (90/57 تا )ScCIPK15 (دالتون كيلو 
 نيز) پروتئين 7( هاپروتئين اكثر PI ضمن در. بود متغير

  .بود اسيدي
  

  ترجمه از پس تغييرات
 مهترج از پس تنظيمات، كلسيم پروتئيني سنسورهاي در

 در مهمي نقش ١٠پالميتوئيلاسيون و ٩ميريستويلاسيون
 دارند متابوليسم و هاپروتئين نماييمكان، پيام تبادل و هدايت

)Mohanta et al., 2017 .(پروتئيني توالي بررسي با CIPK ،
 از رخيب در پالميتوئيلاسيون و ميريستويلاسيون هاييفموت

، AlCIPK1.1 هايژن. شد شناسايي ژني خانواده اعضاي
AlCIPK10.1 ،AlCIPK10.2 ،AlCIPK10.4 ،
AlCIPK10.6 ،AlCIPK5 ،AlCIPK21 و AlCIPK23 

 هايژن و باشندمي ميريستويلاسيون موتيف يك داراي
AlCIPK1.2 و AlCIPK12.2 موتيف سه داراي 

 ،AlCIPK12.1 هايژن. باشندمي ميريستويلاسيون
AlCIPK10.6 ،AlCIPK5 ،AlCIPK23 ،
AlCIPK10.5 ،AlCIPK12.3 موتيف يك داراي 
 و AlCIPK1.1 ژن دو و باشندمي پالميتوئيلاسيون
AlCIPK10.3 هستند پالميتوئيلاسيون موتيف دو داراي. 

 و AlCIPK1.1 ،AlCIPK10.6 ،AlCIPK5 هايژن ضمناً
AlCIPK23 و ميريستويلاسيون موتيف دو هر داراي 

 در هاتن وحشي نيشكر گياه در. هستند پالميتوئيلاسيون
 اييشناس پالميتوئيلاسيون جايگاه يك، ScCIPK2 پروتئين

 يهاپروتئين در ميريستويلاسيون جايگاه كهيدرحال شد
ScCIPK17 و ScCIPK28 )جايگاه يك ،(ScCIPK15 )دو 

 Su et( شد مشاهده) جايگاه چهار( ScCIPK20 و) جايگاه

al., 2020 .(و نميريستويلاسيو قالب در ليپيدي تنظيمات با 
 انتهاي موتيف روي بر) S-acylation( پالميتوئيلاسيون

 امكان، )MGCXXS / T موتيف( CIPK هايپروتئين آميني
 سلول در CBL / CIPK يهاكمپلكس نماييمكان و هدايت

                                                                                                                                                            
9 N-myristoylation 

 در اينكه ضمن). Zhang et al., 2014( شودمي ميسر
 اعثب ميريستويلاسيون، بيولوژيكي هاييستمس از بسياري
 شودمي غشا-پروتئين يا پروتئين-پروتئين تعاملات ايجاد

)Kolukisaoglu et al., 2004 .(است به ذكر لازم 
 جمهتر از پس تغييرات از يكي عنوانبه ميريستويلاسيون

، هاچقار در و بوده برخوردار يرناپذبرگشت ماهيت از، پروتئين
. شودمي مشاهده هايروسو و عالي هاييوكاريوت

 اساييشن در حياتي نقشي اينكه علاوه بر ميريستويلاسيون
 گياهان در محيطي تنش به پاسخ سيگنال انتقال و غشا

 نهمچني و هاينپروتئ ساختاري پايداري بر تواندمي، داشته
 ساير يزگرآب هايدمين يا غشاها با تعامل در هاآن توانايي
 ).Podell et al., 2004( نمايد اثر هاينپروتئ

  
 هايپروتئين شدهحفاظت هايموتيف شناسايي
AlCIPK  

 ينا موقعيت تعيين و شدهحفاظت هايموتيف شناسايي براي
 هايپروتئين تمام، KINAS,NAF هايدمين در هاموتيف
CIPK افزارنرم از استفاده با آلوروپوس MEME آناليز مورد 

 به توجه با MEME وتحليلتجزيه). 2 شكل( گرفتند قرار
 هاCaCIPK كه داد نشان افزارنرم فرضيشپ پارامترهاي

 صورتبه كه بوده شدهحفاظت متفاوت موتيف 10 داراي
Motif-1 تا Motif-10 الف -2 شكل( اندشده يگذارنام .(

 هايپروتئين در هاموتيف مكاني توزيع دهدمي نشان نتايج
 موتيف 10 همه). ب -2 شكل( بود يكسان يباًتقر، موردبررسي

، AlCIPK3.1، AlCIPK3.2 هايپروتئين در، شدهييشناسا
AlCIPK10.1 ،AlCIPK10.2 ،AlCIPK10.4 ،

AlCIPK20 ،AlCIPK23 و AlCIPK26 شد مشاهده 
، AlCIPK1.1، AlCIPK12.1 يهاپروتئين كهيدرحال

AlCIPK12.2 و AlCIPK12.3 جزبه هاموتيف همه داراي 
 و 5 موتيف فاقد، AlCIPK4 پروتئين. بودند 10 موتيف

 پروتئين و 4 موتيف فاقد، AlCIPK5 پروتئين
AlCIPK10.3 پروتئين و 1 موتيف فاقد AlCIPK10.5 

، AlCIPK1.2 پروتئين در. باشندمي 2 موتيف فاقد
 هايموتيف، AlCIPK11 پروتئين در، 3 و 10 هايموتيف

 در و 8 و 3 هايموتيف، AlCIPK10.6 پروتئين در، 6 و 10
. باشندنمي موجود 4 و 10 هايموتيف، AlCIPK21 پروتئين

 ياصل هايموتيف كه بوده مطلب اين بيانگر نتيجه اين

10 palmitolyation 
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 CIPK هايپروتئين عملكرد در مهمي نقش) شدهحفظ(
  .دارند
  

  فيلوژنتيكي روابط و ژني ساختار شناسايي
 6,0 نامهبر از استفاده با فيلوژنتيكي درخت ترسيم مبناي بر

MEGA همه، همسايه اتصال روش به CIPKخوشه دو به ها 
 متما يباًتقر كهينحوبه شدهيبندطبقه و تقسيم بزرگ

AlCIPKاينترون يك داراي يا اينترون فاقد كه هايي 
AlCIPK همه كهيدرحال. گرفتند قرار اول گروه در باشندمي

 گرفتند جا دوم گروه در هستند زياد اينترون داراي كه هايي
 ژني خانواده اينتروني -اگزون ساختار بررسي). 3 شكل(

CIPK يهاژن درصد 60 كه دهدمي نشان CIPK آلوروپوس 
 هاژن درصد 20 حدود، اينترون بدون و اگزون يك داراي
 داراي هاژن درصد 10حدود  و اينترون 13 و اگزون 14 داراي

 اگزون 13 يدارا هاژن درصد 5 حدود، اينترون 1 و اگزون 2
 11و  اگزون 12 داراي هاژن درصد 5 حدود و اينترون 12 و

 ژن به مربوط، ژن طول ترينطويل. هستند اينترون
AlCIPK3.1 به مربوط، ژن طول ترينكوتاه و 

AlCIPK10.6 ساختار وتحليلتجزيه). 1 جدول( است 
 هايژن كه داد نشان نيز روباهيدم ارزن در اينترون/ اگزون

SiCIPK كم كلاستر يعني كلاستر دو به مشخص طوربه نيز- 
 ١٢اينترون-غني كلاستر و) ژن هر در اينترون 3<( ١١اينترون

 ,.Zhao et al( شدند تقسيم) ژن هر در اينترون 10 >(

، خصوصيت اين شدهاشاره تريشپ كه گونههمان). 2019
 نظر مطابق. است گياهان در CIPK ژني خانواده بارز ويژگي

 از پس، )Nuruzzaman et al., 2010( همكاران ونوروزمن 
 تريعسر اينترون دادن دست از ميزان، ١٣بخشي شدگيمضاعف

 دارد وجود احتمال اين روينازا، بوده اينترون افزايش ميزان از
  .باشد CIPK خانواده اوليه يهاژن دهندهنشان I گروه كه

 
  

  

  
 برنامه در AlCIPK هايپروتئين توالي لوگو موتيف نمايش) الف. (AlCIPK پروتئيني هايتوالي در دمين جستجوي و موتيف آناليز. 2 شكل

MEMEيپروتئين توالي در شدهييشناسا هايموتيف توزيع نحوه) ب. (است مربوطه دمين در آن فراواني بيانگر، اسيدآمينه هر ندازه. ا. 
Fig. 2. Motif analysis and domain search in AlCIPK protein sequences. (A) Motif logo of AlCIPK protein in the MEME 
program. The size of each amino acid indicates its frequency in the respective domain. (B) the distribution of identified 
motifs in each protein sequence. 

                                                                                                                                                            
11 Intron-poor 
12 Intron-rich 

13 Segmental duplication 
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  .AlCIPKخانواده  ياعضا يكيلوژنتيف درخت و يژن ساختار زيآنال. 3 شكل

Fig. 3. Analysis of gene structure and phylogenetic tree of AlCIPK gene family 

 AlCIPK.يخانواده ژن يسلسله مراتب بنديو خوشه Heatmap نمايش. 4 شكل
Fig. 4. Heatmap and hierarchical clustering of the AlCIPK gene family. 

 
 

  AtCIPK و AlCIPK ژني خانواده اعضاي بيان آناليز
 مهمي اطلاعات تواندمي ژني خانواده بياني پروفايل مطالعه
). Mao et al., 2012( آورد فراهم هاآن كاركرد درك براي
 در AlCIPK هايژن بيان بررسي براي تحقيق اين در

 و شوري تنش شرايط در آلوروپوس ريشه و برگ هايبافت
 و شدهاستفاده RNA تواليتعيين يهاداده از نيز بازيابي
 log2FC مقياس در ژني خانواده اين Heatmap نمودار
 AlCIPK هايژن بياني پروفايل الگوي). 4 شكل( شد ترسيم

 بازيابي شرايط و شوري تنش در ريشه و برگ بافت دو در
، يشور تنش در و آلوروپوس گياه برگ بافت در. بود متفاوت
 و داشت اختصاص AlCIPK1.1 ژن به بيان بيشترين

 هايژن در به ترتيب ريكاوري شرايط در نيز بيان كمترين
AlCIPK11، AlCIPK4 و AlCIPK12.3 در. شد مشاهده 

 تنش ههفت يك از پس بيان بيشترين، آلوروپوس ريشه بافت
 AlCIPK26 و AlCIPK12.1 هايژن در به ترتيب شوري
 ژن به شوري تنش در ريشه بافت در بيان كمترين. شد ديده

AlCIPK10.2 هايژن به بازيابي شرايط در و 
AlCIPK10.2 و AlCIPK10.6 داشت اختصاص .

 بنديخوشه است شده داده نشان 4 شكل در كه گونههمان
 با كمي تطابق Heatmap در AlCIPK ژني خانواده اعضاي
 و فيلوژنتيكي روابط مبناي بر گرفته صورت بنديخوشه
 مبناي بر بنديخوشه اين كه يآنجائ از. داشت ژني ساختار

 

 

 

� 
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 ارهاش توانمي گرفته صورت هاژن اين بياني تظاهر و عملكرد
 كمي همبستگي موردبررسي هايتنش در دستكم كه نمود
 .دارد وجود هاژن اين بيان سطح و پروتئيني ساختار بين
 تعاملات دهدمي نشان بيوانفورماتيكي هايوتحليليهتجز

 اعضاي اين ميان در تنش به وابسته حاليندرع و متمايز
). Evrard, 2013( است حاكم CBL-CIPK ژني شبكه

-CBL شبكه قالب در ژني تعاملات از مورد اولين شناسايي

CIPK نمك ( به حساس فوق هاييپفنوت درSOS (صورت 
 با SOS3 عنوان تحت AtCBL4 ژن كه صورتينبد گرفت
 و دارد تعامل SOS2 عنوان تحت AtCIPK24 ژن با تعامل
 دهش پلاسمايي غشاي در كينازها سازيفعال باعث تعامل اين
 تحت H+Na/+ پورترهايآنتي سازيفعال خود نوبهبه كه

 افزايش جهت را واكوئلي ATPase-+H و SOS1 عنوان
 Yang et al., 2019; Ma et( دارد پي در تنش به تحمل

al., 2020 .(هايهمولوگ بياني پروفايل بررسي جهت 
AtCIPK چيپ ريزآرايه هايداده از نيز آرابيدوپسيس در 

 ATLAS Niolabs( آرابيدوپسيس ATH1 ماتريكسافي

GmbH, Berlin, Germany (يپچ. شد استفاده ATH1 
 ررسيب جهت كه بوده ماتريكسافي هايآرايه ترينغني از يكي
، گيردمي قرار مورداستفاده ترانسكريپتوم سطح در بيان
 ژن 392/22 زمانهم بررسي امكان آرايه اين كهينحوبه

. كندمي فراهم موردبررسي تيمارهاي در را فردمنحصربه
 68 در AtCBL ژني خانواده عضو 25 ايمقايسه بيان بررسي
 افزارنرم از استفاده با شوري تنش تحت نمونه

genevestigator ژن 25 هر كه) 5 شكل( داد نشان 
 از اعم شرايط تمام در نموي مرحله 4 هر در موردبررسي

 هرچند بوده برخوردار ياملاحظهقابل بيان از تنش و كنترل
). الف - 5شكل ( بود متفاوت هاژن اين ميان در بيان شدت كه
 ارهشاخس و ريشه بافت دو در هاژن اين بيان الگوي بررسي در
 كهاين ضمن شد مشاهده اختصاصي -بافت بيان الگوي، نيز

 هودمش ژني خانواده اين اعضاي متنوع اختصاصي بيان رويكرد
 از، توالي همولوژي لحاظ به خانواده اين اعضاي هرچند. بود

كل ش در كه گونههمان ولي باشندمي برخوردار بالايي شباهت
 هايتنش در متفاوتي بيان الگوي از شودمي مشاهده) ج-5(

ه ب احتمالاً بيان تنوع اين رسدمي به نظر. برخوردارند شوري
 يانب تنظيمات در متفاوت تنظيمي هايمكانيسم وجود يلدل

 هايموتانت بررسي و يانب يشب آناليز امروز. هاستژن اين
cbl و cipk هاژن اين عملكرد از ما درك در بسزايي كمك 

 اهژن اين كه شدهثابت هاوتحليلتجزيه اين در. است نموده

 يكليد نقش از گياهان در مختلف هايتنش به تحمل القا در
 سازگاري هاژن اين حامل گياه به قادرند يجهدرنت برخوردارند

  .نمايند اعطا محيطي نامساعد شرايط به
 ،آلوروپوس در ژني هايهمولوگ تكاملي وتحليلتجزيه

 اين نبي نزديك رابطه يك دهندهنشان آرابيدوپسيس و برنج
 نحوه از فعلي درك با كه بوده دولپه و لپهتك مدل گياهان
 هم كنار در، اين بر علاوه. دارد همخواني گياهان اين تكامل
 دليل به CIPK اورتولوگ ژني هايهمولوگ گرفتن قرار

 احتمالاً هاژن اين كه دهدمي نشان هاآن توالي بالاي شباهت
 تكاملشان يا سازگاري روند در مشابهي عملكردي هاينقش از

 همولوگ هايژن از متعددي هايگزارش. بودند برخوردار
 رد مشابه بيولوژيكي و مولكولي عملكردهاي با اورتولوگ
 يهاژن از يك هر، مثالعنوانبه. دارد وجود گياهان

MdCIPK6L ،MdSOS2 ،ZmCIPK16 و SiCIPK24 
 يرنظ، هستند AtCIPK24 / AtSOS2 ژن اورتوگ كه

AtSOS2 ،مشابه مكانيسمي با نمك به تحمل افزايش در 
  ).Zhao et al., 2019( دارند نقش

 در، بوده MeCIPK8 ژن اورتولوگ كه AtCIPK8 ژن
 ژن يا). Mo et al., 2018( دارد نقش نيترات به پاسخ تنظيم

AtCIPK21 ژن به زيادي شباهت كه AlCIPK21 
 و اسمزي تنش دو به پاسخ در مثبتي نقش، دارد آلوروپوس

 عملكرد داشتن). Pandey et al., 2015( نمايدمي ايفا نمكي
 اين گوياي خود مختلف هايگونه در اوتولوگ هايژن مشابه

 احتمالي هاينقش بينيپيش ضمن كه بوده واقعيت
AlCIPK ،هايژن آينده عملكردي مطالعات براي سرنخي 
AlCIPK آورد فراهم را تنش به پاسخ در.  
 شوري تنش خصوصاً غيرزنده هايتنش بالقوه تحمل

 محققين از بسياري اصلي انگيزه، ليتوراليس آلوروپوس توسط
 است گونه اين در مولكولي هايمكانيسم مطالعه براي

)Fatemi et al., 2019; Hashemi-petroudi et al., 

 گرفتن قرار دسترس در به توجه با تحقيق اين در). 2020
 ژني خانواده اعضاي شناسايي، گياه اين ژنومي توالي

AlCIPK شوري تنش برابر در هاآن هايپاسخ ارزيابي و 
 ژن 20 شناسايي ضمن، مطالعه اين در. گرفت قرار مدنظر
CIPK و اهدمين، ژني ساختار، ليتوراليس آلوروپوس ژنوم در 
 مورد همولوگ هايژن تكاملي روابط و شدهمحافظت هاموتيف
 ژن بيان پروفايل همچنين. گرفت قرار وتحليلتجزيه

AlCIPKs لوتحليتجزيه. گرديد بررسي شوري تنش تحت   
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 وتحليلتجزيه. Genevestigator افزارنرم با استفاده از در گياه مدل آرابيدوپسيس AtCIPKبررسي پروفايل بيان خانواده ژني . 5شكل 
هاي در تنش ج)و (بافت ريشه و شاخساره  2 رنموي، (ب) دمختلف  لهمرح 4 در(الف)  AtCIPK25 الي AtCIPK1هاي ژن هيزآراير انيب

  .مختلف شوري
Fig. 5. Investigation of AtCIPK gene family expression profile in Arabidopsis model plant using Genevestigator. 
Microarray expression analysis of AtCIPK1 to AtCIPK25 genes (a) in 4 different developmental stages, (b) root and 
shoot tissues, (c) in different salinity stresses 

 
  

 هاCIPK كه داد نشان ژني خانواده اين اعضاي سيستماتيك
 لپهتك هايگونه ديگر همانند نيز آلوروپوس هالوفيت گونه در

 دارا را CIPK خانواده اعضاي كليدي هايويژگي، دولپه و
 به تحمل و يسازگار در مهم عوامل از احتمالاً كه باشندمي

ش
تن

 
ور
ش

 ی
ر 
د

ت
باف

 ھا
ختل
 م
حل
را
 م
و

 ف
مو
ن

 ی

ج

ب الف

ش
تن

 
 يشور

در 
فت

با
 ها

ختل
ل م

راح
و م

 ف
مو
ن

 ي

 ج

 الف ب



 1019  ليتوراليس آلوروپوس هالوفيت گياه در CIPK ژني خانواده ژنومي گستره بررسي :همكاران و عرب

 

 

 اين در اهميت حائز نكته. روندمي شمار به گونه اين تنش
 ژنوم در AtCIPK24 همولوگ هايژن شناسايي عدم بررسي

 اختارس بودن متفاوت بيانگر خود كه بوده شناسايي آلوروپوس
 لزوم است كه گياه اين در CBL-CIPK ژني شبكه تنظيمي
. نمايدمي بيشتر را زمينه اين در بيشتر تحقيقات اجراي

 و AlCBL ژني خانواده هايژن بيان تكميلي مطالعات
AlCIPK روش به مختلف غيرزيستي هايتنش تحت RT-

qPCR ماتتنظي مكانيسم درك در تواندمي آتي تحقيقات در 
 هايژن. باشد مفيد SOS مسير با مرتبط هايژن بيان

AlCIPK اطلاعات ارائه ضمن تحقيق اين در شدهگزارش 

 يسازوكارها و عملكردها شناسايي براي را ايزمينه، اوليه
 / CBL مسير با مرتبط هايپاسخ خصوصاً تنش به پاسخ

CIPK آوردمي فراهم ليتوراليس آلوروپوس گياه در.  
 

  سپاسگزاري
 فناوريزيست و ژنتيك پژوهشكده حمايت با پژوهش اين

 عيطبي منابع و كشاورزي علوم دانشگاه، طبرستان كشاورزي
 نامهپايان از حمايت مصوب تحقيقاتي طرح محل از و ساري

  .رددگمي قدرداني وسيله بدين كه است شده انجام ييدانشجو
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