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Extended Abstract 
Background: Camelina (Camelina sativa) is one of the oldest plants from the Brassicaceae 
family, commonly known by the names “false flax” or “wild flax”. Camelina is a valuable and 
high-quality plant-based oil source with great potential for use in various industries to produce 
beneficial products. As with other plant species, Camelina encounters numerous environmental 
and non-environmental stresses during its vegetative growth stage. Investigating gene regulatory 
patterns and gene networks related to signaling and stress responses can help better understand 
the mechanisms of stress tolerance in this plant. One of the transcription factor families that 
contributes to appropriate responses to environmental stresses is the Heat Shock Factors (HSFs). 
In general, the accumulation of HSPs is essential for the survival of cells exposed to various 
environmental stresses. However, bioinformatics information regarding HSF genes in Camelina 
has not been reported yet. Therefore, the present study aimed to identify and analyze the gene 
structures, motifs, and domain conservation, as well as the three-dimensional structures of HSF 
proteins, in Camelina.  
Methods: To identify and analyze the HSF gene family in C. sativa, genomic and protein 
sequence resources were obtained from the NCBI database. Initially, a tBLASTN analysis was 
performed using HSF protein sequences from the model plant Arabidopsis as input against the 
Camelina genome. After removing redundant sequences, the presence of specific domains was 
confirmed using the InterProScan tools. Domain searches were also conducted using HMMER 
v3.0 based on the HSF HMM profile obtained from Pfam database (PF00447) against the C. sativa 
proteome. Duplicate records were merged, and incomplete sequences were excluded. To 
accurately identify authentic members of the HSF gene family in C. sativa, a phylogenetic 
analysis was conducted using Arabidopsis thaliana HSF sequences as references. This analysis 
effectively distinguished true HSF proteins from those that merely contain the HSF-type winged-
helix DNA-binding domain, ensuring the precise classification of HSF family members. The gene 
structure and physicochemical properties were analyzed using TBtools and ProtParam, while 
conserved motifs and subcellular localization were identified using MEME and WoLF PSORT, 
respectively. Phylogenetic analysis was conducted using MEGA 12.0, employing the maximum-
likelihood method with bootstrap testing. 3D structures were predicted via Phyre2.0, and protein–
protein interactions were analyzed using the STRING database. 
Results: Based on the HMM model using the HMMER tool, a total of 137 isoforms of protein 
sequences containing HSF domains (PF00447) were identified in C. sativa. In total, 96 gene loci 
were determined after removing redundant isoforms. Ultimately, through phylogenetic analysis 
of these sequences alongside 21 HSF family proteins from A. thaliana, 64 protein sequences were 
confirmed as members of the HSF gene family in Camelina. Structural and physicochemical 
analysis revealed that the length of these proteins in Camelina ranged from 146 to 496 amino 
acids, with predicted molecular weights between 17.1 kDa and 55.2 kDa. The isoelectric points 
varied from 4.7 to 10.2, and the aliphatic index ranged from 58.28 to 76.54. An instability index 
above 40 was observed in 83% of the sequences, suggesting that these proteins may have lower 
stability under laboratory or intracellular conditions and are likely to degrade more rapidly. 
Furthermore, the negative GRAVY values for all CsHSF proteins indicate their hydrophilic 
nature. According to the subcellular localization analysis of CsHSF proteins, their predominant 
presence is in the nucleus, followed by the cytoplasm. Based on the results of the phylogenetic 
tree, ScHSF proteins were classified into three distinct major groups. Gene structure analysis of 
these groups based on the presence or absence of introns showed that, except for six intronless 
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genes, the remaining HSF genes contained introns with more than one phase. The variation in the 
intron number and phase in some Camelina HSF genes may be due to intron loss or gain during 
evolution, which likely contributes to the functional diversification of these proteins. Analysis of 
the relationship between the phylogenetic grouping of HSF proteins and exon number revealed 
that all groups exhibited a similar distribution in terms of exon count. While protein length and 
molecular weight varied significantly across groups, the majority of proteins in all groups 
contained only two or three exons. A total of 15 conserved motifs, ranging from 8 to 50 amino 
acids in length, were identified across all these proteins. Secondary structure analysis showed that 
group I proteins predominantly featured regular and continuous alpha-helices. Group II proteins 
exhibited more diverse secondary structures, including more prominent beta-sheets, extended 
coils, and a higher proportion of disordered regions. Proteins in group III displayed a combination 
of structural features from both groups I and II. Furthermore, interaction analysis indicated 
coordinated behavior among these proteins in response to various environmental conditions. 
Conclusion: Bioinformatic identification and analysis of the HSF gene family in C. sativa led to 
the discovery of 64 members with diverse structural and functional characteristics. The relatively 
high number of family members compared to other species is likely associated with Camelina’s 
allohexaploid nature, consisting of three distinct genomes. Gene structure analysis revealed the 
presence of conserved DBD and HR-A/B motifs in all members, indicating their central role in 
responding to environmental stress. Given Camelina’s significance as a stress-tolerant oilseed 
crop, identifying these genes can pave the way for breeding programs aimed at developing 
cultivars with enhanced tolerance to environmental stresses. 
 
 
Keywords: Allohexaploid, Gene expression regulation, Gene family Heat Shock Protein (HSP),  
                    Oilseed plant 
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 مقاله پژوهشی 
 

 ( در  HSFs) ی حرارت  شوک  ی سی رونو عامل  خانواده تحلیل بیوانفورماتیکی
 (Camelina sativaکاملینا ) اهیگ

 

 2لیلا آهنگر و  1پطرودی  سیدحمیدرضا هاشمی

 

 ایران ساری،  ،طبرستان، دانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی ساری  ی کشاورز ی فناوریستو ز یکپژوهشکده ژنت یولوژی،و ب یکژنت یگروه مهندس  ،یاراستاد -1
 ( L.ahangar63@gmail.com :مسوول یسنده)نو، ایران  گرگان، کاووس، گنبد دانشگاه گنبد، طبیعی منابع و کشاورزی  علوم دانشکده گیاهی، تولیدات گروه  ،دانشیار -2

 
 11/1404/ 04تاریخ پذیرش:                             1404/ 01/10تاریخ ویرایش:                             27/06/1404تاریخ دریافت:  

   78تا  60صفحه: 
 

 مبسوط چکیده 
براسیکااز قدیمی  یکی(  Camelina sativa)  نایکامل  مقدمه و هدف:  ناما   ترین گیاهان زراعی خانواده  با  های کتان کاذب و کتان وحشی شناخته  ست که 

محصولات    دیگوناگون جهت تول  عیکاربرد در صنا  یبرا را    ییبالا  لی گیاهی است که پتانس  باارزش و با کیفیت بالایهای  کاملینا یک نمونه از روغنشود.  می
شود. بررسی الگوهای  محیطی متعددی مواجه می  های محیطی و غیردر طول دوره رویشی خود با تنش  گیاه کاملینا های گیاهی،  مشابه سایر گونه  دارد.  دیمف

 گیاهان کمک کند.این  های تحمل به تنش در  تواند به درک بهتر مکانیسمها میدهی و پاسخ به این تنشهای ژنی مرتبط با سیگنالها و شبکهتنظیمی ژن
 Heat Shock)  حرارتی  شوک  فاکتورهای  کند، محیطی کمک میهای زیستپاسخ مناسب در برابر تنش  های فاکتورهای رونویسی که به ایجادیکی از خانواده

Factorتجمع افزایش  اصولاً. ( هستند HSPحال، اطلاعات  ا این. باست   ضروری دارند،  قرار مختلف محیطی  هایتنش تحت تاثیر  که  هاییسلول بقای برای ها
این، این مطالعه با هدف شناسایی و تجزیه و تحلیل   در کاملینا تاکنون گزارش نشده است. بنابر (HSF) های فاکتور شوک حرارتیبیوانفورماتیکی مربوط به ژن

 .در گیاه کاملینا انجام شد HSF هایبعدی پروتئینها، و همچنین ساختار سهها و دومینشدگی موتیفساختار ژنی، حفاظت

  افت یدر  NCBI گاهیاز پا ین یو پروتئ یژنوم  یهای، منابع توال C. sativa اهیدر گ  HSF یژن  خانواده لیتحل و ییشناسا یبرا  مطالعه،  نیدر ا  ها : مواد و روش
کاملینا انجام شد. پس از حذف  ی  ژنوم  یتوال   در  ، یعنوان ورودس بهی دوپسیآراب  گیاه مدل HSF ینیپروتئ   یهایبا استفاده از توال  tBLASTN زیآنال  ابتدا، .  شد
  بر HMMER v3.0 با ابزار  دمین  جستجوی  تر، جامع  پوشش  منظوربهشد.    دییتأ   InterProScanافزار  با نرم  یاختصاص  یهانیدم  حضور  ، ی تکرار  یهایتوال

 های توالی  و  ادغام  تکراری  رکوردهای.  شد  اجرا نیز    C. sativa  پروتئوم  بر روی   PF00447با کد دسترسی  PFAM   از  اخذ شده  HSFپروفایل دمین    اساس
ا ژن   نیا   نترونیا -اگزونالگوی  .  ندگردید  حذف  ناقص استفاده  با  برنامهها  و  یبررس  TBtools  ز  ابزار    هانیپروتئ  ییایمیکوشیزیف  یهایژگیو   با 

ProtParam  شده، برنامه  حفاظت  یهافی موت  ییشناسا  ی. برا دیگرد  محاسبهMEME   ابزار  لهیوسبه  هانیپروتئ  یمکان سلول   ینیبشی پ  .کار رفتبه  WoLF 

PSORT   تحل  هیانجام شد. تجز نرم  یکیلوژنتیف  لیو  از  استفاده  فانجام    ClustalWافزار  با  مبنای روش     MEGA 12.0با    یک یلوژنتیو درخت  حداکثر  بر 
بوت  درستنمایی آزمون  شد.   با  ترسیم  نهااسترپ  سه  ت، یدر  استفاده    زی ن  هانیپروتئ  یبعدساختار  پا  Phayre 2.0با  و   دیگرد  ینیبشیپ  PDBداده    گاهیاز 
 .شدند لیتحل  STRING گاهیبا پا ینی پروتئ یهابرهمکنش

در گیاه کاملینا شناسایی   HSFsهای پروتئینی حامل دمین  م از توالیفرایزو   137، تعداد  HAMMERدر ابزار    HMMبرمبنای مدل  نتایج پژوهش  طبق    ها: یافته
خانواده   پروتئین 21ها با تعداد در بررسی روابط فیلوژنتیکی این توالی  ، . در نهایتشدندجایگاه ژنی تعیین  96های ایزوفرم، تعداد گردید که پس از حذف نسخه

نشان   فیزیکوشیمیایی   و   ساختاری  هایویژگی. بررسی  گیاه کاملینا شناسایی گردید  HSFتوالی پروتئینی برای خانواده ژنی    64تعداد    تالیانا،  ژنی آرابیدوپسیس
نقاط  کیلو دالتون،    2/55کیلو دالتون تا   1/17بین   نیز  بینی شدهاسیدآمینه و وزن مولکولی پیش  496الی    146از  در کاملینا  های این خانواده  طول پروتئینداد که  

ی  دهندهنشانها  درصد از توالی  83برای    40. برآورد شاخص ناپداری بیش از  ندمتغیر بود  54/76تا    58/ 28لیفاتیک بین  آشاخص    و  2/10الی    7/4ایزوالکتریک بین  
منفی بودن شاخص    ، گردند. همچنینتر میتخریب سریعسبب  و احتمالاً    ردداسلولی پایداری کمتری  که پروتئین در شرایط آزمایشگاهی یا دروناست  این  
)آب پروتئین (GRAVYگریزی  تمامی  آب  CsHSFهای  برای  پروتئینبیانگر  این  بودن  پروتئین  بررسیست.  ا   هادوست  سلولی  در    CsHSF  هایجایگاه 

 ScHSFهای  پروتئین  ، نتایج درخت فیلوژنتیکی اساس  بر    .بود  سیتوپلاسم  هسته و سپس  در  هاپروتئین  این  که بیشترین محل حضور  نشان داد های سلولیاندامک
  HSFهای خانواده  بر اساس وجود یا عدم وجود اینترون نشان داد که پروتئینها  این گروه  بررسی ساختار ژنی  .بندی شدندطبقه  متفاوتو    سه گروه اصلی  در
کاملینا    HSF هابرخی از ژندر  نترونیوجود تفاوت در تعداد و فاز ا . بودند هایی با بیش از یک فازدارای اینترونها حداقل ژن هیبق فاقد اینترون،  جز شش ژنبه

  ی در بررس ت.  اس  شده  هااین پروتئین  ایجاد یک نقش کارکردی برای  سبب  احتمالاً  که  باشدآوردن اینترون در طی تکامل    دستبه  دلیل حذف یاتواند بهمی
که  یند. در حال شتاز نظر تعداد اگزون دا   یمشابهتوزیع  ها  گروه  یها، مشخص شد که تمامو تعداد اگزون  HSF  یها نیپروتئ  یک یلوژنتیف  یبندگروه  نیارتباط ب

  ،هادر تمام این پروتئین  اگزون داشتند.  3  ای  2ها تنها  گروه  یدر تمام  هانیپروتئ   تی، اکثرند داشت  یقابل توجه  راتییدر هر گروه تغ  یو وزن مولکول  هانیطول پروتئ
های آلفا منظم  اول عمدتاً دارای مارپیچ   گروههای پروتئین ، بررسی ساختار دومبر اساس . ندشد ییشناساآمینواسید  50تا  8با طول بین شده حفاظت  فیموت  15

ترکیبی  سوم    گروههای  و پروتئین  تر، و نواحی نامنظم بیشترهای گستردهتر، کویلتری دارند، شامل صفحات بتا برجستهدوم ساختار دوم متنوع  ، گروهو پیوسته
 . هستند  محیطی  مختلف  طیدر پاسخ به شرا   هااین پروتئین  ی بینهماهنگنتایج برهمکنش بیانگر    ، این  علاوه بر  اول و دوم را دارا هستند.  هایگروههای  از ویژگی

های ساختاری و عملکردی  ویژگی  دارایعضو شد که    64در گیاه کاملینا منجر به شناسایی   HSFs شناسایی و بررسی بیوانفورماتیکی خانواده ژنی  گیری: نتیجه
م  که از سه ژنو استبه ماهیت آلوهگزاپلوئیدی آن مرتبط    احتمالاً گیاهان  نسبت به سایر  در گیاه کاملینا  . بالا بودن تعداد اعضای این خانواده  هستندمتفاوت  
دهنده عملکرد محوری  که نشاناست    در تمام اعضا HR-A/B و DBD شدههای حفاظتموتیف  ساختار ژنی حاکی از وجودآنالیز    تشکیل شده است.متفاوت  

های  ساز برنامهتواند زمینهها میگیاه دانه روغنی مقاوم به تنش، شناسایی این ژن عنوانهای محیطی است. با توجه به اهمیت کاملینا بهها در پاسخ به تنشآن
 .های محیطی باشداصلاحی برای تولید ارقام با تحمل بالاتر به تنش

 

   HSP، گیاه روغنی  ، خانواده ژنیتنظیم بیان ژن،   آلوهگزاپلوئید،  کلیدی:  هایواژه 
 

 مقدمه 
گیاهی کمتر شناخته شده و   Camelina sativa کاملینا با نام علمی 

کشت  که در آسیا و اروپا  ست  ( ا Brassicaceae) بو  شب متعلق به خانواده  
از  (.   2015et alBelayneh ,.)   است رایج  آن   نمونه  یک  کاملینا 

تواند در صنایع  گیاهی است که می   باارزش و با کیفیت بالای های  روغن 
 et Chaturvedi) مختلف برای تولیدات مفیدی مورد استفاده قرار بگیرد  

., 2024et alRezaiean Joybari  ,., 2018al  دوره رشدی این گیاه .)
  اه ی گ   ن ی ا   د ی تول   ی ا ی مزا   ن ی تر مهم . از  است روز    100تا    85کوتاه و بین  
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 63........................................................................................................... ........................... (HSFs) یحرارت شوک ی سیرونو عامل خانواده تحلیل بیوانفورماتیکی

کم،    ی آب   از ی ن   ، ن ی در اواخر فرورد آن  و برداشت    ز یی کشت در پا توان به  می 
  ی و سرما   ی منطقه، مقاومت به خشک   ی م ی اقل   ط ی بهتر با شرا   ی سازگار 

  زش ی به ر   اه ی گ   ت ی آفات و عدم حساس   وع ی کمتر به ش   ت ی بهاره، حساس 
  (.  et alChaturvedi,. 2018)   اشاره کرد محصول در زمان برداشت  

ای  ها و همچنین نیاز تغذیه دلیل مقاومت در برابر آفات و بیماری کاملینا به 
پایین، به مقدار کود کمتری در مقایسه با سایر گیاهان روغنی مانند کلزا،  

 et alAmiri  ,2015et al., Balanusa ,.)  نیاز دارد  سویا و آفتابگردان 

و این ویژگی آن را به  است  (. این گیاه نسبت به خشکسالی مقاوم  2023
ایده  تبدیل می یک محصول  ناکافی  بارندگی  با  مناطقی  برای  کند  آل 

 (2016 ,Murphy ).    تن در هکتار با محتوی    1- 3عملکرد دانه گیاه حدود
  درصد اسیدهای چرب غیر اشباع   60تا    50درصد روغن )حاوی    43تا    38

توکوفرول  انواع  و  و  ارزشمند(  است   32تا    27های  پروتئین     درصد 
 (2006 ,Falk &Gugel  ) های روغنی از جمله  . در مقایسه با دیگر دانه

بیشترین کارایی مصرف آب   دارای   McVay& ) است  کلزا، کاملینا 

2011 ,Khan .)  
  زیستی   غیر  هایتنش  با  خود،  نمو  و  رشد  دوره  طول  در  گیاهان
شوند،  مواجه می   شوری   و   خشکی   گرما،  سرما،  مانند  مختلفی،

. دهدمی   قرار  تأثیر  تحت  را  هاآن   کیفیت   رشدونمو، عملکرد و  که
 هایتنش   تأثیر تحت  توانندمی  هاژن  از  بسیاری  گیاهان،  در

شوند القاء  غیرزیستی  و    (. Yokotani et al., 2013)  زیستی 
های  سازی طیف وسیعی از ژن القایی با فعال  هایژن  این  بیان

  تنش   برابر  در  را  گیاه  تحمل  توانددست مرتبط با تنش، میپایین
یک مورد از   (.Zhang et al., 2013) دهد افزایش زیستی غیر

 حرارتی هستند  شوک  هایهای پاسخگو به تنش، ژن این ژن
 هانمایند. آن می   کد  را(  HSPs)  1حرارتی   شوک  هایپروتئین  که
 تخریب  و  سازیفعال  تثبیت،   ،2بندیسرهم   تاخوردگی،  در

 تحـت  یا  سلولـی  طبیعی  فرآیندهای  از  بسیاری  در  پروتئین،
  اصولاً  (. Schöffl et al., 1998) هستند دخیـل تنش،   شرایـط
تاثیر  که  هاییسلول  بقای  برای  هاHSP  تجمع  افزایش  تحت 

 Zhang)  است  ضروری  دارند،  قرار  مختلف محیطی  هایتنش

et al., 2013.)  شوک   هایژن   بیان   یوکاریوتی،  هایسلول  در 
 شوک  فاکتورهای  توسط  رونویسی  سطح  در  عمدتاً  حرارتی
 et alLiu ,2013 ,.)   شودمی  تنظیم(  HSFs)  3حرارتی 

Pandey et al., 2015.)  شناسایی   یقطر  ازفاکتورها    این  
شوک     پروموتر   منطقهدر    موجود(  HSEs)  4حرارتی عناصر 

HSP،کنندمی  تنظیم  را  هاآن  بیان  ها  (Nover et al., 2001 .)  
HSP،های تنش   به  تحمل  زمینه  در  توجهیقابل  هاینقش   ها  

ایفا  گیاهان  در  غیرزیستی  ,.Singh et al)  نمایندمی  زراعی 

کننده  کنترل  یسیرونو  یفاکتورها  ییشناسا نظر این  از (.  2016
  .دارد یاریبس اهمیت، (HSF) هاژن ینا

HSFد همانند  یکرونو  فاکتورهای  یگرها    یژگی و  یسی، 
انتها در  یکHSF  ینیآم  یمعمول  یعنی   ساختار   ها 

6DNA  (DBD  )شونده به  متصل  یندمدر    5مارپیچ - پیچ- مارپیچ
دمین  دارند؛ و    است  برخوردار  بالایی  شدگیحفاظت  از  این 

  ی عناصر سیس تکرار  واحدهای  یقدق  یصتشخ  یتواند برایم

 
1. Heat shock proteins 

2. Assembly 

3. Heat shock factors 
4. Heat shock elements 

5. Helix-turn-helix 

HSE  (5'-nGAAn-3')  گ قرار  استفاده  یرد  مورد 
(Damberger, Pelton et al., 1994)  .دمین  یک  آن،   کنار  در 

  قرار (  OD)  7یزاسیون گومریال  دمین  نامبه   دیگر   شده  حفاظت
ادارد و   A-HR)  دوستآب  8هپتاد  یشامل تکرارها  دمین  ین. 

HR-B  )حلقوی، فرایند اتصال تریمر  ساختار    با تشکیل که    ،است
به   HSF  پروتئین پروموتر  نواحی تنظیمی سیس مستقر در    را 

حرارتیهاژن شوک  می   ی  علاوهنمایدتسهیل  های  دمین   بر . 
DBD    وOD9ی اهسته  ورود  یگنال، س  (NLSو س )خروج   یگنال  

درجه(  NES)  10یاتههس در  شدگیحفاظت  با   ی انتها   کمتر 
دمین  یلیکربوکس مجاورت  در  مستقر  فعال  و    هستند کننده 

(Berberich et al., 2012.)  
به  استلازم  ترکیب    هاHSF  که   ذکر  و  ساختار  اساس  بر 

بندی طبقه  Cو    A،  Bبه سه دسته  پپتید،  در پلی  هایشاندمین
ها عامل HSFاز    Aکلاس    (.Nover et al., 2001)  شوندمی

شوک حرارتی هستند و    کننده رونویسی در پاسخ بهاصلی فعال
تواند واکنش  زیرگروه می  همچنین گزارش شده است که این

تنش  طول  در  را  کند  هایرونویسی  میانجیگری   غیرزیستی 
(Liu et al., 2013.)  HSFیهموستاز  حفظ   یبرا  را  ژن   ان یب  ها 

 و(  Heat Shock)  ییگرما  استرس  پاسخ  کنترل  و  سلول
  ط یشرا  طول  در  .کنندیم  میتنظ  ی طیمح  عوامل  ریسا  نیهمچن

آنها بیش   ،نموده  فعال  را   یسیرونو  هاHSF  زا،استرس    بیانی 
  و   دهید  بیآس  یهانیپروتئ  آوریجمع  یبرا  یعامل  عنوانبه 

 . (Kim et al., 2021)است    دیجد  یها نیپروتئ  ره یذخهمچنین  
بررس که    ،یگرد  یدر  شد  در    یاهیگ  یها HSFمشخص 

 یهاتنش   سایر  ثیرأتتحت   یی،گرما  تنش   از   غیر به  یدوپسیس،آراب
و  شوند  می  القاء  یزن  شوریو    خشکیمانند سرما،    زیستی  غیر

و    گرماییپاسخ به تنش    مسیرهای  بین   ایگسترده  یهمپوشان
غیرتنش   یرسا دارد  های  وجود   ,.Swindell et al)  زیستی 

  HSF  یاعضا  که  است  شده  داده  نشان  ن،یا  بر  علاوه  (. 2007
  استرس،   مختلف  یهاواکنش  و   اهیگ  رشد  با  یتوجه قابل   طوربه 

  بالا یدما به  تحمل و ،یخشک  نمک، و یزدگخ ی به پاسخ مانند
 . (,Busch et al., 2005  ؛Garg et al., 2002) هستند مرتبط

  زیستی   یرغ  هایتنش  در  هاHSF  در تحقیقات پیشین، نقش
ب گستردههمختلف  ب  طور  گرفته  یررسمورد  طور  به است.    قرار 

منجر به   در گیاه آرابیدوپسیس  برنج  HSF  هترولوگ  یانب  ،مثال
  زیستی  غیر تنش    در برابر   تراریخت   آرابیدوپسیس  تحمل   یشافزا

ز  (. Yokotani et al., 2008)  گردید عملکرد   یادیتنوع  در 
HSFحرارت  یاهیگ  های شوک  به  پاسخ  دارد.    یدر  در  وجود 

  فاکتورهای   یگرو د  هاHSPبا    هاHSF  هایکنشبررسی برهم
  ی فرنگگوجه   HSFA1a  یان ب است که  مشخص شده  یسی،رونو
 ,.Mishra et al)  است  یضرور  ی، به شوک حرارت   پاسخ   یبرا

2002 .)   
 ,.Younesi-Melerdi et alیونسی ملردی و همکاران )

( نیز طی مطالعه در گیاه آرابیدوپسیس تحت تنش شوری  2020
  رابطه  محیط مقدار نمکبا    HSFA1a نبیان ژنشان دادند که 

6. DNA-binding domain 

7. Oligomerization domain 

8. Heptad repeats 
9. Nuclear localization signal 

10. Nuclear export signal 

 آهنگر لیلا ی و پطرود یهاشمسید حمیدرضا 
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افزایش  میزان بیان ژن  با افزایش غلظت نمک    و   مثبت داشت
  کننده میتنظ  عنوان  به  هاHSF  عملکرد.  چشمگیری نشان داد

  ی فرنگ  گوجه  و  سیدوپسیآراب  در  عمدتاً  یاهیگ  HSR  یاصل
 ,.Mishra et al., 2002  Yoshida et al)  است  شده  شناسایی

  تحمل   ،HSFA1a  بالای  انیب  ،ی فرنگگوجه  در(.  ,2011
ی این  هاافتهیجهش  که  یحال   در  د،یبخش  بهبود  را  اهیگ  ییگرما
بر اساس این فنوتیپ    ،لذا  ؛بودند  حساس  تنش حرارتی  به  ژن
  (.Mishra et al.,2002) راحتی قابل شناسایی بودندبه 

 Lamke etانجام شده توسط لامکه و همکاران )  همطالع

al., 2016)  که  داد  نشان  HSFA2  نیچند  داریپا  شدن  فعال 
  ی ژنوم  هیناح  ون یلاسیمت  ق یطر  را از   درگیر در شوک حرارتی  ژن

 یعاد  طیشرا  در  HSFA2  یهارونوشت .  کردتقویت    هدف،
ا  .هستندیی  شناسا  رقابلیغ شوک    نیبا  وقوع  از  پس  حال، 

که میزان بیان  نحوی، به شودمی القا    HSFA2ژن    ان یب  ، یحرارت
قوآن   )  یفاکتورهابیان  حالت    نیتری به  گرما  ( HSFشوک 

 (.  Nishizawa et al., 2006)  شودی م  لیتبد  اهانیالقاشده در گ
( همکاران  و  بررسی  Wang et al., 2024وانگ  طی   )

  اکثر نشان دادند که    Lycoris radiateدر گیاه    HSFخانواده  
LrHSFان یب  ن،یا  بر  علاوه.  ندشتدا   گیاه فعالیت  هسته  در  ها  

  تحت   گل  رشد  مراحل  و  مختلف   یها  بافت  را در  LrHSF  ژن
 ها داده   ،از سویی   .مشاهده نمودند  مختلف  یستیز  ریغ  تنش  چهار
  در   اساساً  ،LrHSF5  ژهیوبه   ،LrHSF  یهاژن   که  ند داد  نشان

 و  یستیرزیغ  هایتنش   به  آن  پاسخ  و   L. radiata  رشد و نمو
 تعامل  شبکه  لیتحل  و  هی تجز  .ندشتدا  نقش  مختلف  یهورمون

 ی هاژن مختلف یها پاسخ نیب ییافزاهم اثرات وجود ژن-ژن
LrHSF داد نشان را زنده ریغ یهاتنش   برابر در . 

  ها آن   کدکننده   های ژن   و   ها HSF  که هستند  گزارشات حاکی از آن  
فلفل    چندین   در   ای گسترده   طور به  نظیر  گیاهی   et alGuo., ) گونه 

،  ( et al Kim., 2021) ، کاهو  (  et alHaider., 2021) ، ذرت  ( 2015
اما شده   خصوصیت   تعیین    ساختار،   مورد   در   گزارشی   تاکنون   اند 

فیلوژنتیکی   دهی، سازمان   گیاه    در   ها ژن   این   بیان   الگوی   و   روابط 
C. sativa   است نگردیده  حالی   . ارائه  الگوی  در  بررسی  و  مطالعه  که 
های  های ژنی درگیر در سیگنالیگ و پاسخ به تنش ها و شبکه تنظیمی ژن 

های دخیل در تحمل  تواند در درک مکانیسم محیطی و غیرمحیطی می 
به تنش م  باشد  ؤ گیاهان   et al 2016, Sanyal ,.et alZhao ,.) ثر 

2016 ,.et al2016, Rao  ) که تاکنون اطلاعاتی در  با توجه به این   ، . لذا
صورت نگرفته     C. sativaدر گیاه    HSFsهای خانواده  زمینه بررسی ژن 

شامل شناسایی    HSFsسیلیکو خانواده  در این تحقیق بررسی این   ، است 
های پروتئینی، بررسی ساختار ژنی، روابط تکاملی اورتوگ و پارالوگ  دمین 

های کاندید پاسخگو به  مدنظر قرار خواهد گرفت که زمینه شناسایی ژن 
 نماید.   تنش را فراهم می 

 

  هامواد و روش
    C. sativaدر   HSFSشناسایی خانواده ژنی 

 ،(C.sativa)   کاملینا  در HSF خانواده  اعضای  شناسایی  برای
  NCBIپایگاه  از   CDSو   پروتئینی  ژنومی،  هایتوالی   ابتدا

(https://www.ncbi.nlm.nih.govدریافت ) شناسایی.  ندشد  
   BioEdit(Hall, 1999) افزارنرم  در  tBLASTNابزار با اولیه

 
11. Maximum likelihood 

گرفت این   .انجام  خانواده    پروتئینی  هایتوالیاز    منظور،برای 
HSF  عنوانبه   آرابیدوپسیس query ا  ب  وE-value    از کمتر 
1E-5  توالی   شد.  استفاده تمام  دریافت  از  حذف  پس  و  ها 
توالی توالی نهایت،  در  تکراری،  به های  برای  ها  دستی  صورت 

 با استفاده از پایگاه  HSFsتأیید حضور دمین اختصاصی خانواده  
InterProScan   (https://www.ebi.ac.uk/interpro/search/sequence-

search  )(Jones, Binns et al., 2014)    آنالیز تکمیلی مورد 
  دمین   جستجوی  تر،جامع  پوشش  منظوربه   ،سپس  قرار گرفتند.

 اخذشده  HSFدمین    پروفایل  اساس  بر    HMMER v3.0ابزار  با
دسترسی  PFAM  از کد  روی   PF00447با     پروتئوم   بر 

 C. sativaدر ادامه در ابزار  و  شد    اجراCDDهای ، حضور دمین
HSF    1کمتر از    آستانه   سطحدرE-10   یید قرار گرفت أمورد ت  .

  های دامنه  فاقد  یا  ناقص  هایتوالی  ،ادغام  تکراری  رکوردهای
 ترینطولانی  ایزوفرم، وجود صورت  در و ندگردید حذف کلیدی

منظور شناسایی به شد.    انتخاب  بعدی  هایتحلیل   برای  رونوشت
ژنی  دقیق خانواده  اعضای  آن   HSFتر  تفکیک  از و  ها 

دمین  پروتئین دارای   Winged helix)منظور  HSFهای 

DNA-binding domain)  ژنی  با خانواده    HSFاعضای 
های گیاه کاملینا  ، آنالیز روابط فیلوژنتیکی پروتئینآرابیدوپسیس

 .  صورت گرفت های خانواده ژنی آرابیدوپسیس تالیانابا پروتئین
 تجزیه و تحلیل فیلوژنتیکی  

ژن میان  تکاملی  گونه  HSFsهای  روابط   C. sativa  در 
  ، شد. ابتدا  ها بررسیهای پروتئینی حاصل از آنکمک توالیبه 

 ,ClustalW  (Thompsonافزار  ردیفی چندگانه با نرم آنالیز هم

Gibson et al., 2003)  درخت   گرفت  انجام نهایت  در  و 
 MEGA  (Tamura et  12افزار  نرم  فیلوژنتیکی با استفاده از

2013 ,.al)    11حداکثر درستنماییبرمبنای روش  (ML  با آزمون )
برای    100با    ( Felsenstein, 1985)  12استرپبوت  تکرار 

 بندی ترسیم شد.  اطمینان از صحت گروه 
ژنی   ساختار  تحلیل  و  شناسایی  همراه  هبتجزیه 

 شده های حفاظت موتیف 

، CSHSFsبرای بررسی تنوع و ساختار اعضای خانواده ژنی 
اینترون مربوط   - ساختار اگزون   TBtoolsبا استفاده از برنامه  

شد   ترسیم  ژن،  هر  علاوه(Hu et al., 2015)به  این،    بر   . 
بینی دمین های آمینواسیدی آنها تحت آنالیز موتیف و پیشتوالی

برنامه   MEME  (http://meme-suite.org/tools/meme/ )با 
. پارامترهای مورد استفاده (Bailey et al., 2009)قرار گرفتند  

موتیف، و کمترین و بیشترین طول  20شامل شناسایی حداکثر 
به موتیف بود   50و    6ترتیب  ها   شنیانوت  ، سپس.  نداسیدآمینه 

پاآن در   InterProScan  اطلاعاتی ه گایها 

(http://www.ebi.ac.uk/Tools/pfa/iprscan/)  ورد  م
 قرار گرفت.  یبررس
و  هاپروتئین  ییایمیکوشیزیف  اتیخصوص ل یو تحل هیتجز

هاجایگاه سلولی آن 

12. Bootstrap 
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ها ( پروتئینMW( و وزن مولکولی )PIنقاط ایزوالکتریک )
ابزار   از پایگاه اطلاعاتی آنلاین    ProtParamنیز با استفاده از 

(https://web.expasy.org/protparam/  )(Gasteiger et 

al., 2005)  شد آنلاین   .ند برآورد   WoLF PSORTبرنامه 
(https://wolfpsort.hgc.jp/برای پیش )  بینی جایگاه سلولی

 Horton et)مورد استفاده قرار گرفت    CSHSFsهای  پروتئین

al., 2007) . 
سه پیش  ساختار  شبکه بینی  و  کنش  برهم  بعدی 

 هاپروتئین 

  ابزار  استفاده ازبا  CsHSF ی هانیپروتئ بعدیسه یساختارها
Phayre 2  اساس مدل PDB template  بر  شدندها   . سازی 

  CsHSFهای  عملکردی و فیزیکی بین پروتئین  هایکنشمیان
با   STRING (http://string-db.org/)با استفاده از پایگاه اطلاعاتی 
. در این بخش  ندترسیم شد   4/0شاخص حداقل امتیاز متعامل  

  گیاه مدل مرجع  عنوانبه   Arabidopsis thalianaگیاه مدل  از  
 . (Szklarczyk et al., 2019) داستفاده ش

 

 نتایج و بحث 
دمینپروتئینشناسایی   دارای    گیاه   در  HSF  های 
C. sativa  

مبنای   مدل  بر  مبنای  بر  ابزار    HMMجستجو  در 
HAMMER حامل   های پروتئینیتوالی م از فرایزو 137، تعداد

حذف    از پس    که  نددر گیاه کاملینا شناسایی گردید  HSF  دمین
جایگاه ژنی تعیین گردید. در ادامه    96های ایزوفرم، تعداد  نسخه

، روابط  در کاملینا  HSFبه منظور شناسایی دقیق خانواده ژنی  
  C. sativaدر گیاه    HSFپروتئین دارای دمین   96فیلوژنتیکی  

آرابیدوپسیس بررسی شد  های خانواده ژنی  پروتئین   21با تعداد  
نتا  (. 1شکل  ) توال  جیبر اساس  اصلی  گروه    دوها در  یحاصله، 

رنگ خاص  یبنددسته به  گروه  هر  که  شده    یشدند  مشخص 
را شامل    هایتعداد از توال  نیشتریب  دومگروه    کهطوری است. به 

های کاملینا در  ینبا توجه به نحوه قرارگیری پروتئ  شده است. 
)رنگ قرمز(،    AtHSFهای خانواده ژنی  گروه دوم به همراه ژن 

گیاه کاملینا   HSFتوالی پروتئینی برای خانواده ژنی    64تعداد  
شماره دستیابی آنها در جدول   شناسایی گردید که مشخصات و

شده  1 ژن  ها توالی تعداد  بررسی  .  ندا ذکر  گ  HSFی    اهان یدر 
 متفاوتدهد که این تعداد شناسایی شده بسیار  دیگر نشان می

  ، مثال  عنوانبه    است؛از دیگر گیاهان    و بیشتر )حدودا سه برابر(
  ، ( Nover et al., 2001) آرابیدوپسیس  در    HSFپروتئین    21
در    22   Allium sativum  (Yang et al., 2024،)  37مورد 

مورد در   22و    Secale cereale  (Ren et al., 2023)در  مورد  
Lycoris radiate  (Wang et al., 2024)  شده .  نداگزارش 

دقیق می اشنتر  بررسی  ژن این  که  دهد  ن  تعداد  در    اختلاف 
پلو سطوح  به  ماحتمالا  به  توجه  با  گیاه  این  در  اهیت ئیدی 

تشکیل   متفاوت که از سه ژنوم مرتبط باشدآن آلوهگزاپلوئیدی 
نیز به دلیل ماهیت  . در گندم  (Blume et al., 2024)  شده است
شناسایی  در منابع مختلف    HSFتوالی    52-83 تعداد  آلوپلوئیدی

 Ye et al., 2020, Zhou et al., 2019, Yun)گردیده است  

et al., 2023) . 
تجز  یاسهیمقا  کس یژنوم  توسعه تحل  ه یامکان    ل یو 

م  کسانی  ینیپروتئ  یهاخانواده در  مختلف   یهاگونه   انیرا 
است.   آورده  اساس، فراهم  این  ژن  بر   HSFهای  نامگذاری 

اساس  بر  آرابیدوپسیس  کاملینا  با  اورتولوژی  روابط  و    روابط 
  ی پروتئین  21و    کاملینا  HSF  ینیپروتئ  یتوال  64  فیلوژنتیکی

AtHSF  .جایگاه کروموزومی تمامی 2در شکل    صورت گرفت ،
 ها نشان داده شده است. این توالی 

 

  21و C. sativa (CsHSF ) دیآلوهگزاپلوئ اهیدر گ PFAM (PF00447)( با کد HSF) نی دم یحاو   نیپروتئ 96 یکیلوژنتیدرخت ف -1شکل  
  هانیکامل پروتئ  یبا استفاده از توال MEGA 12افزار به کمک نرم یکیلوژنتی. درخت ف(AtHSF)  آرابیدپسیس تالیانا   HSFپروتئین خانواده 

 . بندی گردیدقرمز دسته  گروهدر   HSFخانواده ژنی شد.  میترس 100با بوت استرپ   حداکثر درستنماییروش  ی بر مبنا یدینواسیآم یتوال
Figure 1. The phylogenetic tree of 96 domains (HSFs) containing the HSF domain (PFAM code: PF00447) in the 

allohexaploid plant C. sative (CsHSF) and 21 proteins of the Arabidopsis thaliana HSF family (AtHSF). The 
phylogenetic tree was constructed using MEGA 12.0 software, based on the full-length amino acid sequences of HSF 
proteins, based the Maximum-Likelihood (ML) method with 1,000 bootstrap replicates. The distinct HSF family was 

grouped into the red cluster . 
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 .C. sativaدر گیاه   HSFتوالی پروتئینی خانواده ژنی  64شماره دستیابی  مشخصات و  -1جدول 
Table 1. Characteristics and accession numbers of 64 protein sequences of the HSF gene family in C. sativa. 

Sequence ID Locus ID mRNA ID Protein ID Length Chromosome Exon count 

CsHSFA1a.1 LOC104769970 XM_019234213.1 XP_019089758.1 1455 20 4 

CsHSFA1a.2 LOC104793084 XM_010436321.1 XP_010434623.1 441 6 2 

CsHSFA1a.3 LOC104715472 XM_010441646.2 XP_010439948.1 693 9 2 

CsHSFA1b.1 LOC104728202 XM_010455554.2 XP_010453856.1 384 11 2 

CsHSFA1b.2 LOC104701663 XM_010422084.1 XP_010420386.1 402 1 3 

CsHSFA1b.3 LOC104742226 XM_010494310.2 XP_010492612.1 1086 14 2 

CsHSFA1c.1 LOC104733535 XM_010480354.2 XP_010478656.1 1341 12 2 

CsHSFA1c.2 LOC104725927 XM_010462749.2 XP_010461051.1 1056 11 2 

CsHSFA1c.3 LOC104747002 XM_010501475.2 XP_010499777.1 999 15 2 

CsHSFA1d.1 LOC104735365 XM_010487329.2 XP_010485631.1 627 13 5 

CsHSFA1d.2 LOC104729459 XM_010465435.2 XP_010463737.1 870 12 2 

CsHSFA1d.3 LOC104750627 XM_010506362.2 XP_010504664.1 1125 16 2 

CsHSFA2a.1 LOC104756193 XM_010431332.2 XP_010429634.1 453 2 1 

CsHSFA2a.2 LOC104789585 XM_010419094.2 XP_010417396.1 1020 1 3 

CsHSFA2a.3 LOC104731690 XM_010474339.2 XP_010472641.1 1176 12 4 

CsHSFA3a.1 LOC104766383 XM_019228997.1 XP_019084542.1 1014 19 3 

CsHSFA3a.2 LOC104741830 XM_010492562.2 XP_010490864.1 1491 14 3 

CsHSFA3a.3 LOC104772350 XM_019234439.1 XP_019089984.1 405 20 1 

CsHSFA4a.1 LOC104715324 XM_010441495.2 XP_010439797.1 405 9 1 

CsHSFA4a.2 LOC104788675 XM_010436184.2 XP_010434486.1 882 5 3 

CsHSFA4a.3 LOC104721613 XM_010451152.2 XP_010449454.1 675 11 2 

CsHSFA4b.1 LOC104711738 XM_010443374.2 XP_010441676.1 831 9 2 

CsHSFA4b.2 LOC104732306 XM_010483236.1 XP_010481538.1 1413 12 3 

CsHSFA4b.3 LOC104744385 XM_010496392.1 XP_010494694.1 1416 15 3 

CsHSFA5a.1 LOC104723082 XM_010451840.2 XP_010450142.1 411 11 1 

CsHSFA5a.2 LOC104699542 XM_010436905.2 XP_010435207.1 885 7 3 

CsHSFA5a.3 LOC104723078 XM_010451819.1 XP_010450121.1 504 11 3 

CsHSFA6a LOC104718351 XM_010447577.2 XP_010445879.1 381 10 2 

CsHSFA6b.1 LOC104733175 XM_010468274.2 XP_010466576.1 588 12 4 

CsHSFA6b.2 LOC104735719 XM_010490017.2 XP_010488319.1 1455 13 3 

CsHSFA6b.3 LOC104752248 XM_010513451.2 XP_010511753.1 1050 16 3 

CsHSFA7a.1 LOC104761432 XM_010517328.2 XP_010515630.1 1056 18 2 

CsHSFA7a.2 LOC104753860 XM_010428470.2 XP_010426772.1 993 2 2 

CsHSFA7a.3 LOC104748983 XM_010505598.2 XP_010503900.1 882 16 3 

CsHSFA7b.1 LOC104781611 XM_010414855.2 XP_010413157.1 1416 1 4 

CsHSFA7b.2 LOC104731596 XM_010470554.2 XP_010468856.1 381 12 2 

CsHSFA7b.3 LOC104758004 XM_010514450.2 XP_010512752.1 1074 17 2 

CsHSFA8a.1 LOC104766182 XM_019227694.1 XP_019083239.1 1227 19 2 

CsHSFA8a.2 LOC104731597 XM_010472451.1 XP_010470753.1 510 12 1 

CsHSFA9a.1 LOC104718434 XM_010448066.2 XP_010446368.1 1176 10 5 

CsHSFA9a.2 LOC104734394 XM_010484511.2 XP_010482813.1 1335 13 3 

CsHSFA9a.3 LOC104713426 XM_010444678.2 XP_010442980.1 405 9 1 

CsHSFA9a.4 LOC104771806 XM_019235968.1 XP_019091513.1 1032 20 5 

CsHSFB1a.1 LOC104704728 XM_010438958.1 XP_010437260.1 1122 7 3 

CsHSFB1a.2 LOC104718438 XM_010448396.1 XP_010446698.1 567 10 2 

CsHSFB1a.3 LOC104701524 XM_010438959.1 XP_010437261.1 696 7 2 

CsHSFB1a.4 LOC104777629 XM_010433788.1 XP_010432090.1 1086 3 2 

CsHSFB2a.1 LOC104728615 XM_010459760.2 XP_010458062.1 828 11 2 

CsHSFB2a.2 LOC104714080 XM_010445736.2 XP_010444038.1 1050 9 3 

CsHSFB2a.3 LOC104735299 XM_010485593.2 XP_010483895.1 375 13 2 

CsHSFB2b.1 LOC104718514 XM_010423820.2 XP_010422122.1 1128 2 2 

CsHSFB2b.2 LOC104793083 XM_010436278.2 XP_010434580.1 756 6 2 

CsHSFB2b.3 LOC104724827 XM_010457280.2 XP_010455582.1 1110 11 3 

CsHSFB3a.1 LOC104753895 XM_010510387.2 XP_010508689.1 405 16 1 

CsHSFB3a.2 LOC104763923 XM_010519361.2 XP_010517663.2 1401 19 2 

CsHSFB3a.3 LOC104762324 XM_010519360.1 XP_010517662.1 963 18 2 

CsHSFB3a.4 LOC104750710 XM_010507653.2 XP_010505955.1 846 16 3 

CsHSFB4a.1 LOC104726792 XM_010463203.2 XP_010461505.1 951 11 2 

CsHSFB4a.2 LOC104732282 XM_010480803.2 XP_010479105.1 1416 12 3 

CsHSFB4a.3 LOC104747816 XM_010501909.2 XP_010500211.1 948 15 4 

CsHSFC1a.1 LOC104768556 XM_019229880.1 XP_019085425.1 1257 20 3 

CsHSFC1a.2 LOC104760336 XM_010515257.2 XP_010513559.1 1050 18 3 

CsHSFC1a.3 LOC104737167 XM_010490261.2 XP_010488563.1 1128 13 2 

CsHSFC1a.4 LOC104730056 XM_010468566.2 XP_010466868.1 693 12 3 
 

ساختار ژنی   ها وها، دمین بررسی روابط تکاملی، موتیف 
 CsHSFخانواده 

ژنی   ساختار  اساس  بررسی  اینترون  بر  وجود  عدم  یا  وجود 
فیلوژنتیکی از  تواند اطلاعات زیادی را در جهت تأیید روابط می

دهد   ارائه  ژنومی  تکامل   Moore & Purugganan)نظر 

 استفاده  TBtools  افزارنرم از. برای ترسیم ساختار ژنی  (2003

 های پروتئین   ،است  نشان داده شده  3شکل  همانگونه که در    .شد
.  دارنده و طول اینترون با هم تفاوت  انداز  اساس  بر  HSFخانواده  
اگزون، به سه    کیکدون    ن یبر اساس اختلال در آخرها  اینترون

  نترون ی. مرحله اول که در آن اگردندی م  بندیدسته   مرحله یا فاز
نوکلئوت از  کدون  دیبعد  میگیرد    سوم  دارد.    صفرفاز  جای  نام 

شود درج میباز اول و دوم کدون    نیب  نترونیمرحله دوم در آن ا
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سوم    و  باز دوم  نیب  نترونیکه اییجا  ،. سپسنام دارد  اولفاز  و  
.  (Kim et al., 2021)دارد  دوم نام  فاز  شود  درج می  کدون  کی

ژن  ژن  ششجز  به  بقیه  اینترون،  حداقل  فاقد  دارای ها 
وجود تفاوت در تعداد و هستند.    هایی با بیش از یک فازاینترون

دلیل تواند به میکاملینا    HSF  یهابرخی از ژن در    نترونیفاز ا
 احتمالاً  که  باشد آوردن اینترون در طی تکامل    دستبه   حذف یا

ت  اس  شده  هااین پروتئین  ایجاد یک نقش کارکردی برای   سبب
(Azizi & Zare 2022).  ها ینترون و کاهش ا  یشافزا   ،در کل 

  یر با تکث  یسهدر مقا  اما  شود،یمشاهده م  HSF  یهادر تکامل ژن 
ژن،   کاهش  داردو  تکامل  در  کمتری   HSF  هایژن   .نقش 

 اندمتحمل شده  یاهیگ  یهارا در گونه  یمختلف  یتکامل  ییراتتغ
تغییرات ساختاری این  تنوع  که   HSF  یهاژن  یعملکرد  به 

  ها با شرایط رشدی و محیطی را تقویت سازگاری آنو  کمک  
 (. Zafar et al., 2016) دنکنمی
بررس     ب  یدر   ی هانیپروتئ  یکیلوژنتیف  یبندگروه  نیارتباط 

HSF   ها )گروه گروه   یها، مشخص شد که تمامو تعداد اگزون
 ،CsHSFB1a.1  ،CsHSFB1a.2  ،CsHSFB1a.3اول:  

CsHSFB1a.4  ،CsHSFB2a.1  ،CsHSFB2a.2  ،
CsHSFB2a.3  ،CsHSFB3a.1  ،CsHSFB3a.2  ،
CsHSFB3a.3  ،CsHSFB3a.4  ،CsHSFB4a.1  ،
CsHSFB4a.2،  CsHSFB4a.3  ،CsHSFB2b.1  ،
CsHSFB2b.2  ،CsHSFB2b.3  :دوم گروه   ،
CsHSFB4a.1  ،CsHSFB4a.2  ،CsHSFB4a.3  ،
CsHSFB4b.1  ،CsHSFB4b.2  ،CsHSFB4b.3  ،
CsHSFB5a.1  ،CsHSFB5a.2،  CsHSFB5a.3   گروه و 

اگزون    یمشابه   عیتوز  سوم تعداد  نظر  اکثریت  و    ندداشتاز 
.  بودنداگزون    3یا    2  دارای  در کاملینا تنها خانوادهاین  های  ژن

که بیشتر    ند انیز نشان داده   A. thaliana های مشابه در  بررسی 
دارای  ژن خانواده  این   Sultan et)  اگزون هستند  3–2های 

al., 2016 .)  ی ساختار شدهموضوع بیانگر الگوی محافظتاین
  ، علاوه بر این  .های مختلف گیاهی استها در گونهHSFژنی

در    ی و وزن مولکول  هانیطول پروتئ  اگرچه   که   ندنشان داد  نتایج
تغ گروه  اکثرندداشت  یتوجه قابل   رات ییهر  در   هان یپروتئ  تی، 

طور خاص، گروه به   اگزون داشتند.  3  ا ی  2ها تنها  گروه  یتمام
هایی با پروتئین گروه سوم    در  اگزون، و  1با    نیپروتئ  کیاول  

 های ژگیو  نیاز ا  کیچی، اما هندمشاهده شد  زیاگزون ن  3  حداکثر
  ن ینداشتند. از ا  یکیلوژنتیف  یبندمیبا تقس  آشکاری  یهمبستگ

  ماند.   یمشابه باق  کلیطور  ها به گروه  نیها در ارو، تعداد اگزون 
م  هاافتهی  نیا حال  دهندی نشان  در  ویکه   یهایژگیکه 
  ن یدر ب  هانیپروتئ  یمانند طول و وزن مولکول  ییایمیکوشیزیف

تقریبا   هانیپروتئ نیها در ا، تعداد اگزون هستندها متفاوت گروه
کننده  احتمالا عامل تعیینها تعداد اگزوناین  و بنابر است ثابت

  عبارت دیگر، این . به ها در کاملینا نیستندHSFاصلی در عملکرد  
ژن  دهند  نشان  د نتوانمی  جینتا انتخاب  در  به  تبمر  یهاکه  ط 

 ردنقش کلیدی ندا  هاتعداد اگزون  ،یطیمح  یهاپاسخ به تنش 
  های ساختاری و تنظیمی اهمیت بیشتری دارند. و سایر ویژگی
بررسی  ممشخص و    بیشتر  جهت  تفاوت    زان یکردن  و  تشابه 

  MEMEاز نرم افزار    C. sativa  در  HSFی  هانیپروتئ  یتوال
با طول بین  شده حفاظت  ف یموت 15استفاده شد. بر این اساس، 

ها  در تمامی توالی  2  . موتیفندشد  ییشناساآمینواسید    50تا    8
  9توالی و موتیف  46در  4توالی، موتیف  63در  3و   1، موتیف 

بررسی  بر اساس  .  (2)شکل    ندتوالی پروتئینی یافت شد   37در  
، 1های ویژه موتیفهای اصلی )بهموتیف ،هاجایگاه این موتیف

ار  قر   DNA-  bindingdomain   (DBD)ی( در ناحیه3و    2
( HSEs)  دارند که مسئول اتصال به عناصر پاسخ شوک حرارتی 

موتیف   موتیف   4است.  برخی  بخش و  در  دیگر     های 
 HR-A/Bdomain  شناسایی شدند که برای الیگومریزاسیون و

تریمر از   HSF تشکیل  تعدادی  این،  بر  است. علاوه  ضروری 
 Nuclear Localization Signalها در نزدیکی نواحی  موتیف

(NLS)   و Nuclear Export Signal (NES)   قرار دارند که
این نتایج نشان   .ای پروتئین نقش دارنددر تنظیم انتقال هسته

موتیفندهمی که  حفاظتد  شناساییشدههای  با ی  شده 
پوشانی دارند و  ها همHSFیشده های عملکردی شناختهدامنه

احتمالاً در حفظ عملکرد اساسی این فاکتورهای رونویسی )از  
به اتصال  تنظیم  DNAجمله  و  فعال  کمپلکس  تشکیل   ،

ایفاجایی هستهجابه نقش کلیدی  )کننمی  ای(   ,.Lin et alد 

2011, Scharf et al., 2012).   
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 Camelina sativa گیاه در HSFخانواده ژن  64جایگاه کروموزومی  -2  شکل
Figure 2. Chromosome locations of 64 HSF gene families in Camelina sativa 
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درخت  الف(  .Camelina sativaدر  یساختار ژنبهمراه  HSFهای خانواده پروتئین  و دمین فیموت ییشناساروابط تکاملی، بررسی  -3شکل  
در توالی پروتیئنی   HSFهای ج( شناسایی دمین  شدند. ییشناسا  ینیپروتئ یهای که در توال ییهاف ی موت، ب( CsHSFپروتئین  64 فیلوژنی

هستند. مناطق   هانترونیا انگرینما یمشک یهااگزون و خط انگریزرد نما یهاجعبه د( الگوی ساختار ژنی که  مراه جایگاه آنها و در نهایت هبه
 اند.سبز نشان داده شده  یهادست با جعبه نیی( بالادست و پاUTRترجمه نشده )

Figure 3. Investigating evolutionary relationships, motif, and domain patterns of HSF family proteins along with their 
gene structure in Camelina sativa. a) The phylogenetic tree of the 64 HSF family, b) Motif identification in HSF 

protein sequences, c) Identification of HSF domains in the protein sequence, along with their locations, D) The gene 
structure of HSFs in C. sativa. Yellow boxes represent exons, and black lines indicate introns. The upstream and 

downstream untranslated regions (UTR) are shown as green boxes. 
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 بررسی خصوصیات فیزیکوشیمیایی
های این طول پروتئیننشان داد که   HSFتوالی    64بررسی  

از   تا  CsHSFB3a)  146خانواده   )496  (CsHSFA1b.3    و
CsHSFA1c.2بود متفاوت  اسیدآمینه  وزن (2)جدول    (   .

پیش بین  مولکولی  نیز  شده  توالی    1/17بینی  در  دالتون  کیلو 
CsHSFB3a    کیلو دالتون در توالی    2/55تاCsHSFA1c.2 

عنوان حجم  به نیپروتئ کی در  کهمتغیر بود. شاخص آلیفاتیک 
زنجاشغال  ینسب توسط  مانند    ،کیفاتیآل  یجانب  یهارهیشده 
شود که ممکن  یم  فیتعر  ،نیو لوس  ن یزولوسیا  ن،یوال  ن،یآلان

  یحرارت  یداریپا  شیافزا  ی عامل مثبت برا  کیعنوان  است به 
بین    د که در این تحقیقدر نظر گرفته شو   یکرو  یهانیپروتئ

توالی    28/58 توالی    54/76تا    CsHSFA6b.1در  در 
CsHSFA8a.1  ایزوالکتریک پیش نقاط  بود.  بینی شده  متغیر 

(pI  بین )7/4  (CsHSFA1c  و )2/10  (CsHSFB4a  )  متغیر
ناپایداری   بود. از    59شاخص    CsHSFپروتئین    64پروتئین 

از    6/83) بیشتر  که شپی   40درصد(  است  شده    بینی 
که پروتئین در شرایط آزمایشگاهی یا است  ی این  دهندهنشان
کمتریسلولی  درون احتمالاً    رددا  پایداری  تخریب  تر  سریعو 

  عملکرد و  تنظیم سریعبه معنای  دنا تون ویژگی مییا .گرددمی
سرعت  ها به ها در پاسخ به تنش CsHSFیعنی   د، باش نیز  موقتی
  .گرددتا تعادل سلولی حفظ    وندشو سپس حذف می   شدهفعال  

برای حفظ ساختار و عملکرد    در اغلب مواردهای ناپایدار  پروتئین
این، احتمالاً   بنابر ند.  دار های دیگرتعامل با پروتئین خود نیاز به 

به  CsHSFواقعیعملکرد   وابسته  کمپلکس ها  های تشکیل 
ای از  نشانه   اندتوناپایداری بالا می  ،همچنین  .است  چندپروتئینی

در  CsHSFش  نق تنش پاسخها  به  گذرا  و  سریع  های های 
باش  محیطی اکسیداتیو  یا  خشکی  گرما،  که  مثل  گیاهی   درد 

  اند تومی  ناپایدارینوع  این   به شرایط تنش مانند کاملینا  مقاوم
 .(Gamage et al., 2019محسوب گردد )مزیت تکاملی 
صورت مثبت بهکه    نیپروتئ  (GRAVYگریزی )شاخص آب

می  مشخص  منفی  در  و  پروتئینگردد    CsHSFهای  تمامی 

دوست آب  CsHSFهای  دهد پروتئینمنفی بوده، که نشان می 
  ز یآبگر  دلالت بر  ن این شاخص،مثبت بود  کهیحال  در  هستند
 دهندنشان میمطالعات قبلی  (.  2)جدول    دارد  هانیپروتئ  بودن
پروتئینکه   نوع   HSF  یهابیشتر  از  مختلف  گیاهان    در 
که    هستند  بالا  کیفاتیبا شاخص آل  داریناپا  ،یدیدوست، اسآب

 Rao et)  هستند  مرتبط با تنش  یهانیپروتئ  بارز  یهایژگیو

al., 2008).    های سلولی  دوست معمولاً در محیطآب پروتئین
(  Wang et al., 2024مطالعات وانگ و همکاران ) ند.ترمحلول

نشان دادند    Lycoris radiateدر گیاه    HSFبر روی خانواده  
پروتئین که   از  طول  خانواده  این  و    215-468های  اسیدآمینه 

کیلودالتون    9/24  –  3/51بینی شده نیز بین  وزن مولکولی پیش
متغیر    77/4  –  9/8شاخص آلیفاتیک بین    ،متغیر بود. همچنین

  مانند   ،در مشخصات فیزیکوشیمیاییمشاهده شده  تفاوت    بود.
  احتمالاً  ،در کاملینا و گیاهان دیگر  HSFخانواده    طول پروتئین

  هگزاپلوئید آلوعنوان یک گونه  خاص کاملینا به ناشی از ساختار  
تبع  به  نسخه   و  ژهای  وجود   ,.Bird et al)است  نی  متعدد 

2025, Blume et al., 2024 )تنوع در نواحی غیر   ،مچنین. ه  
 activationو linker regions مانند هاشده پروتئینمحافظت

domains    فشارهای انتخابی ناشی از شرایط محیطی )مانند و
  د نند در ایجاد این تنوع نقش داشته باشنتواخشکی و سرما( می 

(Chaudhary et al., 2023). 
های  در اندامک CsHSF  هایجایگاه سلولی پروتئین  بررسی

سایت   از  استفاده  با   نشان    WoLF PSORTینآنلاسلولی 
بیشترین محل حضور   دهدمی و    در  هاپروتئین  این  که  هسته 

).  است  سیتوپلاسم  سپس همکاران  و   ,.Wang et alوانگ 

ترتیب  نیز به (  Haider et al., 2021)و هایر و همکاران  (  2024
 Lycoris radiateدر گیاه    HSFخانواده    محل حضور  هسته را

ها LrHSF  نتایج بررسی  ، همچنین  عنوان نمودند.  Zea mays  و
 هان یپروتئ  نیا  اکثر   که  ندداد  نشان Lycoris radiataدر گیاه  

بخش  در   LrHSF9  کهیحال  در  ،داشتندقرار    هسته  در 
 . (Wang et al., 2024) داشت قرار توپلاسمیس
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 ، شاخص  کیزوالکتریا   طه، نقیوزن مولکول  نه،یدآمیتعداد اس  Camelina sativaدر    HSF  هایخصوصیات فیزیکوشیمیایی پروتئین  -2  جدول
 شد.  ردبرآو  Expasy-ProtParamبا استفاده از ابزار   هان یکل پروتئ یدروپاتیو متوسط ه کیفاتی، شاخص آلیداریناپا             

Table 2. Physicochemical Properties of HSF Proteins in Camelina sativa.  The amino acid number, molecular weight,  
               isoelectric point, instability index, aliphatic index, and average hydropathicity of total proteins were estimated  
               using the Expasy-ProtParam tool.  

 نام ژن
Gene name 

 طول پروتئین 
Protein length (aa) 

 وزن مولکولی
Molecular weight 

(kDa) 

 نقطه ایزوالکتریک 
Isoelectric point 

 شاخص ناپایداری
Instability index 

 شاخص آلیفاتیک 
Aliphatic index 

متوسط 
 هیدروپاتی کل

GRAVY 
CsHSFA1a.1 446 49.8 5.2 60.66 70.61 -0.636 
CsHSFA1a.2 444 49.9 5.2 62.58 73.56 -0.617 
CsHSFA1a.3 440 49.5 5.14 62.18 73.98 -0.618 
CsHSFA1b.1 484 53.5 4.81 52.77 68.6 -0.675 
CsHSFA1b.2 485 53.6 4.81 51.28 69.28 -0.665 
CsHSFA1b.3 484 53.6 4.89 50.91 68.41 -0.693 
CsHSFA1c.1 496 55.2 4.7 59.84 62.28 -0.778 
CsHSFA1c.2 496 55.1 4.73 61.86 62.3 -0.771 
CsHSFA1c.3 494 55 4.72 60.95 61.76 -0.78 
CsHSFA1d.1 466 51.4 4.99 51.73 76.07 -0.499 
CsHSFA1d.2 471 52 4.94 51.73 75.88 -0.507 
CsHSFA1d.3 471 52 5 52.46 75.48 -0.515 
CsHSFA2a.1 349 39.2 5.11 46.04 68.65 -0.573 
CsHSFA2a.2 349 39.2 5.12 48.64 66.7 -0.572 
CsHSFA2a.3 349 39.2 5.12 46.67 66.42 -0.596 
CsHSFA3a.1 416 46.7 4.96 51.79 62.57 -0.687 
CsHSFA3a.2 418 46.8 4.83 54.02 63.21 -0.691 
CsHSFA3a.3 444 50.2 5.22 48.85 62.59 -0.745 
CsHSFA4a.1 394 45.1 5.27 65.2 61.07 -0.886 
CsHSFA4a.2 391 44.8 5.32 64.16 61.76 -0.876 
CsHSFA4a.3 391 44.9 5.38 65 61.51 -0.898 
CsHSFA4b.1 369 42.3 5.56 59.59 64.88 -0.919 
CsHSFA4b.2 349 40 5.45 57.11 64.13 -0.941 
CsHSFA4b.3 343 39.5 5.3 59.61 64.11 -0.964 
CsHSFA5a.1 470 52.8 8.52 54.75 64.17 -0.884 
CsHSFA5a.2 470 52.9 8.52 53.85 64.38 -0.889 
CsHSFA5a.3 471 52.9 7.77 55.41 65.69 -0.859 
CsHSFA6a 275 32.3 6.99 51.18 67.31 -0.818 
CsHSFA6b.1 408 47 5.06 62.42 58.28 -0.928 
CsHSFA6b.2 408 47 4.97 63.47 59.95 -0.9 
CsHSFA6b.3 398 45.8 5.01 63.09 59.25 -0.909 
CsHSFA7a.1 277 32 5.82 60.97 66.17 -0.701 
CsHSFA7a.2 276 32 5.95 58.04 66.41 -0.667 
CsHSFA7a.3 275 31.9 5.96 60.37 66.65 -0.699 
CsHSFA7b.1 294 33.9 5.67 70.55 65.34 -0.694 
CsHSFA7b.2 293 33.7 6.03 69.73 66.59 -0.668 
CsHSFA7b.3 293 33.7 5.78 64.88 67.88 -0.657 
CsHSFA8a.1 373 42.1 4.89 41.13 76.54 -0.693 
CsHSFA8a.2 374 42.2 4.85 41.55 76.34 -0.692 
CsHSFA9a.1 350 39.6 6.44 43.08 74.86 -0.699 
CsHSFA9a.2 351 39.5 6.49 40.85 71.6 -0.711 
CsHSFA9a.3 351 39.6 5.99 44.38 72.96 -0.718 
CsHSFA9a.4 330 37.9 6.24 42.71 73.45 -0.746 
CsHSFB1a.1 287 31.3 5.78 38.41 61.43 -0.718 
CsHSFB1a.2 289 31.7 5.65 39.32 63.67 -0.746 
CsHSFB1a.3 286 31.2 5.78 39.24 60.98 -0.726 
CsHSFB1a.4 288 31.4 5.94 37.99 60.21 -0.758 
CsHSFB2a.1 314 35.3 6.98 60.69 58.89 -0.839 
CsHSFB2a.2 316 35.6 6.2 61.18 60.98 -0.808 
CsHSFB2a.3 320 36 6.62 62.43 60.84 -0.819 
CsHSFB2b.1 370 39.3 4.75 54.46 69.43 -0.453 
CsHSFB2b.2 375 39.5 4.78 52.37 70.08 -0.425 
CsHSFB2b.3 375 39.5 4.79 55.13 67.73 -0.47 
CsHSFB3a.1 250 28.9 5 50.28 61.92 -0.965 
CsHSFB3a.2 146 17.1 5.82 54.38 60.68 -1.184 
CsHSFB3a.3 251 29.1 5.13 55.07 62.47 -0.946 
CsHSFB3a.4 251 29 5.12 54.54 62.47 -0.938 
CsHSFB4a.1 361 41.1 7.88 57.71 62.35 -0.733 
CsHSFB4a.2 357 40.5 8.41 53.41 63.05 -0.702 
CsHSFB4a.3 361 40.9 8.71 57.33 63.43 -0.716 
CsHSFC1a.1 165 19.5 6.21 36.08 75.64 -0.687 
CsHSFC1a.2 339 38.2 5.69 54.47 63.51 -0.723 
CsHSFC1a.3 337 37.9 5.68 56.2 64.75 -0.698 
CsHSFC1a.4 332 37.7 5.82 54.25 66.02 -0.699 

 

 CsHSFبینی ساختار دوم پروتئین پیش 

  C. sativaدر    HSF  توالی پروتئینهشت    ثانویه  ساختار
 شده  داده  نشان  4  شکل  در  Psipred  افزارنرم  از  با استفاده

  گروه از    CsHSFA5a.1و    CsHSFA4b.1دو توالی    .است
 ،دوم  گروه از    CsHSFB2b.2و    CsHSFB1a.3دو توالی  ،  1
سوم   گروهاز  CsHSFC1a.4و  CsHSFA7b.3توالی  دوو 

تصادفی   صورت  شدند.  به  ساختار  انتخاب  تطبیقی  تحلیل 
 گروه دهد که هر  نشان می گروهی مورد بررسی از سه  هاپروتئین

حال   عین  در  و  متمایز  عملکردی  و  ساختاری  الگوی  دارای 
پروتئین  است.  مارپیچ  گروههای  مکمل  دارای  های  اول عمدتاً 

فاکتورهای  نقش کلاسیک  با  که  پیوسته هستند  و  آلفا منظم 
نواحی هم HSF رونویسی در  ساختارها  این     راستاست؛ 

DBD    و HR-A/Bبرای اتصال به DNA   و تشکیل دایمرهای
دوم ساختار دوم   گروههای  اند. در مقابل، پروتئینفعال ضروری

برجستهمتنوع بتا  صفحات  شامل  دارند،  کویلتری  های تر، 
نشانگسترده که  بیشتر  نامنظم  نواحی  و  ی دهندهتر، 
پذیری فضایی و قابلیت تعامل با اجزای مختلف سلولی انعطاف 

ویژگی  ،همچنین  است. دارای  گروه  عملکردی این  های 
پپتیدهای سیگنال، هلیکس برجسته مانند  و  تری  های غشایی، 
نقش جایگاه بیانگر  که  هستند  فلز  اتصال  تنظیمی، های  های 

تنش به  سریع  پاسخ  یا  استترشحی،  محیطی    .های 
به   گروههای  پروتئین   و   CsHSFA7b.3  ویژهسوم، 

CsHSFC1a.4های اول و دوم را گروههای  ، ترکیبی از ویژگی
صفحات    های آلفا،ها شامل مارپیچدارا هستند. ساختار دوم آن 
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نواحی کویل است که به  توزیع  بتا، و  توالی  صورت متعادل در 
،  CsHSFA7b.3  در DNA های اتصال بهاند. حضور دامنه شده

دهی در هر دو پروتئین، همراه با ساختارهای غشایی و سیگنال
در    ، ی عملکرد چندگانه این گروه است؛ از یک سودهندهنشان

های  تنظیم رونویسی و از سوی دیگر در تعاملات غشایی، تنظیم
های محیطی. چنین تنوع عملکردی در رونویسی، و پاسخازپس

 ,.Scharf et al)  تر نیز گزارش شده است پیش HSF خانواده

گیاهان،   (. 2012 در  فاکتورها  این  تنظیمی  پیچیدگی  بیانگر 
است به  و محیطی  گرمایی  تنش  شرایط  در  در مجموع،    .ویژه 

که  می گفت  کلاسیک    گروهتوان  عملکرد  نمایانگر  اول 
های غشایی  در تنظیم  فعالیتی  دهندهدوم نشان  گروهرونویسی،  

های تلفیقی و تطبیقی  سوم حامل ویژگی  گروهدهی، و  سیگنال  و
تنظیم در  احتمالاً  که  پاسخاست  و  پیچیده  های چندلایه  های 

 .نقش دارند
و     A. thalianaهای مدل مانندالعات ساختاری در گونهمط

Oryza sativa های آلفا ساختار غالب اند که مارپیچنشان داده
-HR و DBD ویژه در نواحیهستند، به   HSFدر فاکتورهای

A/B به اتصال  برای  فعال   DNA که  دایمرهای  تشکیل  و 
(.  Scharf et al., 2012, Guo et al., 2016)  اندضروری
  بااول    گروه  هایپروتئینساختاری    یلگوامشابهت    ،همچنین

ی حفظ ساختار عملکردی در طول دهندهنشان  دیگرهای  گونه 
دوم   گروههای  پروتئینتنوع در ساختار  تکامل است. در مقابل،  

بیانگر آن  در مطالعات برنج نیز گزارش شده است،    کهو سوم  
های تنظیمی دارای ویژگی HSF برخی اعضای خانواده  کهاست

برجسته  غشایی  هستندو    (. Shamshad et al., 2023)  تری 
دهد که ساختار ها نشان می گونه   بینهمچنین بررسی مطالعات  

  ، این  نابرب  ؛هلیکس در عملکرد رونویسی نقش مرکزی دارد-آلفا
تواند با عملکردهای تنظیمی،  تنوع ساختاری در سایر اعضا می

 .های محیطی مرتبط باشدترشحی، یا پاسخ به تنش 
 CsHSFبعدی پروتئین بینی ساختار سه پیش 

سه   ینیبش یپجهت       پروتئینبعدساختار  ، CsHSFهای  ی 
از  نیپروتئ  یهمولوژ  یسازمدل استفاده  از    با   استفاده 

Phayre 2  بر اساس PDB   یک الگوی مناسب    ،ابتدا  . شد  انجام
مدل با استفاده از الگو   کیسپس    و  برای هر پروتئین یافت شد

عملکرد  ی،  بعدساختار سهکه  (. با توجه به این 5)شکل    شد  دیتول
تواند بیانگر  کند، این امر میرا تضمین می  نیپروتئ  اختصاصی

م  یعملکرد  یهاشباهت   .باشد  CsHSF  یهاینپروتئ  یاندر 
سه ساختار  پروتئینتحلیل   و   CsHSFA4b.1هایبعدی 

CsHSFA5a.1    هایپروتئین،  اول  گروه از  CsHSFB1a.3   و  
CsHSFB2b.2    هایو پروتئینگروه دوم  از  CsHSFA7b.3  

که الگوی فضایی   دهدگروه سوم نشان میاز    CsHSFC1a.4  و
راستا است. در  ها همبندی عملکردی آنها با طبقهاین پروتئین

مارپیچپروتئین اول،  گروه  و  های  ابتدایی  نواحی  در  آلفا  های 
غالب بهمرکزی  اتصال  دامنه  و  وضوح هب  DNA (DBD)  اند 

قابل تشخیص است؛ این ناحیه شامل سه مارپیچ آلفا متوالی با  
که  بسته است  هیدروفوبیک  گزارش با  بندی  درساختار   شده 

AtHSFA1  و  AtHSFA2    در A. thaliana  است مشابه  
(Scharf et al., 2012 .)  ناحیه HR-A/B مارپیچ با  های نیز 

می دیده  ساختار  میانی  بخش  در  برای موازی  که  شود 
پر مقابل،  در  است.  ضروری  دوم  وتئیندایمرسازی  گروه  های 

های آلفا با صفحات تری هستند؛ مارپیچدارای ساختار دوم متنوع
تر  کوتاه   DBDاند و دامنههای سطحی ترکیب شده بتا و کویل 
فشرده ویژگیو  این  است.  ساختارتر  با  در    AtHSFB1ها 

خوانی دارد که عملکرد تنظیمی و غشایی دارد. هم آرابیدوپسیس
پروتئین از عناصر    هایدر  تلفیقی  سوم  دو گروه سوم، ساختار 
دیگر در گروه  صورت به DBD دامنه   CsHSFA7b.3است؛ 

شده حفظ  حالیاست  کلاسیک  در  در،   CsHSFC1a.4  که 
برجسته بتا  صفحات  و  سیگنال،  پپتیدهای  غشایی،  تر  عناصر 

با تطبیقی  ساختار  این   آرابیدوپسیس در   AtHSFC1 هستند. 
پاسخ  در  که  است  تنش مشابه  به  چندلایه  محیطی  های  های 

سه  ساختار  بنابراین،  دارد.  نهCsHSFبعدینقش  تنها  ها 
کند، بلکه حفظ الگوهای  ها را تأیید میبندی عملکردی آن طبقه 

 .دهدمی  نشاننیز را های مدل تکاملی در مقایسه با گونه 
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 برای رسم ساختار دوم استفاده شد.  PSIPRED . برنامه C. sativaدر  HSFخانواده  پروتئینی دوم  یساختارها ینیبش یپ -4شکل  

Figure 4. Secondary structure prediction of the HSF protein family in C. sativa. The PSIPRED program was used to 
predict and visualize the secondary structure.
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بینی ساختار  پیش  یبرا  PDB بر اساس Phayre 2 . برنامهCamelina sativaدر  HSFخانواده  پروتئینی سوم  یساختارها ینیبش یپ -5شکل  

 . استفاده شد ینیپروتئ بعدیسه 
Figure 5. Tertiary structure prediction of the HSF حrotein family in Camelina sativa. The Phayre 2 base on PDB 

program was used to predict and model the tertiary structures of the proteins. 
 

برهم  پروتئینشبکه  پروتئین –کنش  بین    های پروتئین 
CsHSF 

پروتئین-پروتئینکنش  برهم   شبکه  بین  های پروتئین 
CsHSF    اطلاعاتی پایگاه  از  استفاده  اساس    STRINGبا  بر 

(. برهمکنش  6با گیاه آرابیدوپسیس ترسیم شد )شکل  همولوژی  
خطوط رنگی مختلف نشان داده شده است. تفاوت    اها بپروتئین

بیان و موقعیت سلولی پروتئین تفاوت پروفایل  بیانگر   هارنگ 
 ست.   ا

پروتئین عملکردی  تعاملات  شبکه  خانوادهتحلیل   های 
CsHSF  می هر  نشان  که  الگوی    گروه دهد  دارای  ساختاری 

است. حرارتی  تنش  به  پاسخ  در  متمایز  های پروتئین  ارتباطی 
CsHSFB1a.3  و CsHSFB2b.2   بیشترین   گروهدر دوم، 

 HSBP  های پاسخ به گرما مانند کنندهتعامل مستقیم را با تنظیم
ژن بیان  با  مرتبط  فاکتورهای  سایر  این  HSP هایو  دارند. 

ی نقش تنظیمی سریع و مستقیم دهندهای نشان موقعیت شبکه 
مقابل،   در  است.  تنش  به  پاسخ  مسیرهای  در  کلاس  این 

سوم،    گروهدر   CsHSFC1a و CsHSFA7b.3 هایپروتئین
قرار گرفته  شبکه  مرکز  گره در  از  بیشتری  تعداد  با  و  در اند  ها 

و  ارتباط تطبیقی  نقش  بیانگر  پیچیده  تعامل  الگوی  این  اند؛ 
پروتئینی، و    های محیطی، تعاملات بین ظیم ها در تنچندلایه آن

پروتئین  است.  هورمونی   و CsHSFA4b.1 هایمسیرهای 

CsHSFA5a.1    و    گروهدر دارند  محدودتری  تعاملات  اول، 
ها اند که با نقش تخصصی آن بیشتر در حاشیه شبکه قرار گرفته 

ست.  ا  راستاهای پاسخ به تنش هم در تنظیم مستقیم بیان ژن 
در   تطبیقی  مطالعات  با  تعامل  الگوهای    A. thalianaاین 

دارمه جایی نخوانی  سریع  AtHSFBکهد،  تنظیم  در  ها 
های ترکیبی  ها در تنظیمAtHSFCاند،  های حرارتی فعالپاسخ

ها عملکرد کلاسیک رونویسی را حفظ  AtHSFA  ونقش دارند،  
اساس    ،همچنین  .( Scharf et al., 2012)  اندکرده بر 

بیشترین تعاملات     HSP18 ژن  ،های مشاهده شدهبرهمکنش
 پروتئینها نشان داد که این  ها داشت که بررسیرا با سایر ژن

جوانه  تمایز  فرآیند  در  مهمی  نقش  است  گلممکن    و   های 
(.  Tsukaya et al., 1993کاهش تنش حرارتی داشته باشد )

روی    ایهمطالع از  بر  یکی  که  است  داده  نشان  فرنگی  نخود 
کوچک،   HSPاعضای به HSP18.1های  اتصال  با   ،  
توانند دوباره تا  که میو حفظ آنها در حالتیهای دیگر  پروتئین

 Lee etکند )ها جلوگیری میشوند، از تجمع حرارتی پروتئین

al., 1997).   ای، تحلیل شبکه این  بنابرCsHSFتنها تفاوت ها نه
سازد، بلکه حفظ الگوهای  ها را آشکار می عملکردی بین کلاس

.دهدمی نشاننیز  را  تکاملی در تعاملات پروتئینی 
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های رنگی  ترسیم شد. گره STRINGبا استفاده از پایگاه اطلاعاتی  CsHSFهای پروتئین بین پروتئین -پروتئینکنش برهم  شبکه  -6  شکل

 دهد. شده را نشان میبعدی شناخته با ساختار سه  یهاتوپر، پروتئین
Figure 6. The protein–protein interaction network of CsHSF in Camelina sativa was constructed using the STRING 

database. Colored solid nodes represent proteins with experimentally determined or modeled three-dimensional 
structures.

 گیری کلی  نتیجه
و    یستیزریغ  یهامرتبط با تنش  یگنالیس  یرهایمس  انیم

گ  یندهایفرا نمو  و  وجود    یادهیچیپ  یهاکنشبرهم  اه،یرشد 
 ن ی. در ادنکنیم  جابیژن را ا  انیهماهنگ ب  مید که تنظندار
حرارت  یسیرونو  یفاکتورها  ان،یم از    یکیعنوان  به    یشوک 

تنظ  ،یدیکل  یژن  یهاادهخانو تعد  یابرجسته   یم ینقش   لیدر 
  ی همچون گرما، خشک  یط یمح  یهابه تنش  یمولکول  یهاپاسخ

شور خانواده  کنندی م  فایا  یو   .HSF   فعالنه در    ی سازتنها 
و    هانیپروتئ  یداریمرتبط با پا  یمحافظت  یهااز ژن   یامجموعه

 یندهایرآف  مینقش دارد، بلکه در تنظ  یسلول  یحفظ هموستاز
مشارکت   زین  اهیگ  کیولوژیزیف  یها و سازگاراندام  نیرشد، تکو
تنوع و دارد  دیژنوم آلوهگزاپلوئ  ک یکه    کاملینا   اه یدارد. در گ  ،

پل  ی ژن  یچندگانگ از  را   یاژهیو  یهافرصت  ،یدیپلوئیحاصل 
 ی( و نوکارکردsubfunctionalizationعملکرد )  میتقس  یبرا
فراهم    HSFخانواده    ی( اعضاneofunctionalization)  نشد

امر است؛  م  یکرده  تنش  تواندیکه  به  پاسخ  بهبود  و  به  ها 
نامساعد   طینسبت به شرا  یگونه روغن  نیا  یریپذتحمل   شیافزا
در   HSFژن از خانواده  64 ،در این مطالعهمنجر شود.  یطیمح

سه   ژی دراساس همولوکه بر    ند شد   ییشناسا  C. sativaژنوم  
طبقه  اصلی  شدندگروه  واقعپروتئین.  بندی  در    ،های 

یی مانند  ایمیکوشیزیف  نظر خصوصیاتاز  های مختلف  زیرگروه
GRAVY حفاظت از  ایزوالکتریک  نقطه  یی بالاشدگی  ، 
میکه  است  برخوردار   امر  بیانگر  این    ی هاشباهت تواند 

پروتئین این  مختلفزیرگروهدر    هاعملکردی  باشد.  های  شان 
ها بیانگر درصد بالای مارپیچ الفا و  ساختار دوم تمامی پروتئین

پروتئینکویلپیچیدگی   این  تمام  در  بود.    ف یموت  15  ،هامانند 
بین  شده  حفاظت طول  .  ندشد   یی شناساآمینواسید    50تا    8با 

بر بیانگر    ،این  علاوه  برهمکنش  بینهماهنگنتایج  این   ی 
 ییشناسا .هستند  محیطی  مختلف  طیدر پاسخ به شرا  هاپروتئین

تحل کام  HSF  یهاژن   یعملکرد  لیو   یاندازهاچشم  ا،نلیدر 
برا  یارزشمند ژنت  یرا  به   ی کیاصلاح   یابزارها  یریکارگو 

ها در توسعه  ژن   نیتا بتوان از ا  دنسازیفراهم م  فناورانهستیز
استفاده    ی زراع  ییو بهبود کارا  یطیمح  یهاارقام مقاوم به تنش 

  ی سازگار  یمولکول  سازوکارهایتنها در درک  نه   جینتا  ن ی. انمود
دار  اهانیگ مننقش  بلکه    ی راهبردها  یطراح  یمبنا  دنتوانی د، 

 یو بهبود صفات وابسته به تنش در کشاورز  ینژادمؤثر در به 
 د.نباش داریپا
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