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 مبسوط چکیده
 بالقوه طوربه که هستند PHD) انگشت و DNA لاتصا شامل )موتیف روی انگشت هایموتیف دارای NFXL2 و NFXL1 هایپروتئین :و هدف مقدمه

 های گیاهی دارد.نقش مهمی در پاسخ به سیگنالینگ دفاعی با استفاده از هورمون NF-Xهای ژن. کنندگری میواسطه را پروتئین برهم کنش
 فاکتور 14برای  فیلوژنتیک درخت دوبرابرشدگی و الگوهای ژن، ساختار .شدند انتخاب گندم و ذرت جو، در NF-X ژن 14 مطالعه، این در ها:مواد و روش

در ژنوم ذرت، جو  NF-X یهاها و پارالوگارتولوگ ییشناسا یبرا یا سهیمقا لیو تحل هی، تجزهمچنین .گرفت قرار آنالیز مورد سه گونه در NF-X رونویسی
 شد. انجامو گندم 

 تا 1 بین NF-X هایژن اگزون آنالیز ساختاز ژنی نشان داد که تعداد بندی شدند.گروه تقسیم دو ذرت و گندم به  و جو از NF-X فیلوژنتیک درخت ها:یافته
 ، TaNFXL1.3با  HvNFXL2 وHvNFXL1 با  TaNFXL1.2 گندم نشان داد که شباهت و ذرت جو، NF-X هایآنالیز سینتنی ژن. متغیر است11

TaNFXL2،TaNFXL2.1  و ZmNFXL1  با ZmNFXL1.1   هایژن آنالیز .باشدمی ٪74 از بیش NF-X  دوبرابرشدگی تاندوم و دوبرابرشدگی که داد نشان 
 اصلی عوامل از عوامل این که داد نشان دوبرابرشدگی تاندوم و سگمنتال، تعداد حال، این با. دارد ذرت و گندم ژنوم جو و گسترش در مهمی سگمنتال نقش

 NF-YCکه داد نشان تنظیمی عناصر بینیگیاهی است،. پیش گونه سه در NF-X هایژن مقایسه برای عهمطال اولین این هستند. NF-X هایژن تکامل در

،NF-YB ،NF-YA ، bHLH ، myb / SANT ، WRKY ، Dof  و Trihelix  هایژن آغازگر ناحیه در بالاترین فراوانی را NF-X های ژن. داشتندHvNF-

X2  وZmNF-X2  وTaNF-X2 های ها را به خود اختصاص دادند. آنالیز بیان ژنیس المنتبالاترین تعداد سNF-X تقریبا در تمامی  هانشان داد که این ژن
 مراحل رشدی افزایش بیان نشان دادند.

 نظر در گیاهی فمختل هایگونه بین ایمقایسه مطالعات در NF-X هایژن آینده مطالعات برای مفیدی منبع عنوان به تواندمی ما هاییافته گیری:نتیجه
 HvNFX1 ،  HvNF-X2هایژن. بود ژنوم تحلیل و تجزیه روش طریق از گونه سه در NF-X هایژن توصیف و شناسایی مطالعه، این از هدف. شود گرفته

 هایژن فیلوژنتیک بندی هطبق با که بود مشابه گروه هر هایپروتئین اکثر در ژن ساختار. دادند رشدی نشان مراحل تمام در را ژن بیان  ZmNFXL1.1و

NF-X  بود مطابق. 
 

 ، مراحل رشدی NF-Xفاکتور رونویسی دمین روی، ساختار ژنی،  ،آنالیز سینتنی های کلیدی:واژه
 

 مقدمه
 در اصلی تغییرات با غیرزیستی زیستی و هایتنش به پاسخ   

 نمو و در شرایط تنش رشد. است همراه متابولیسم و ژن بیان
 نیاز تولید بذر و ماندن زنده برای گیاهان و (4د )یابمی کاهش

 و توانایی (.1دارند ) هادر برابر پاسخ به تنش کارآمد کنترل به
غیرزیستی  و زیستی تنش به سریع پاسخ توانایی به گیاه بقا،

  گیاهی NFX1 هایپروتئین. (2مختلف وابسته است )
سالسیلیک  های اکسیژن فعال واستفاده ازگونه با توانندمی

( و ABA) آبسیزیک اسید و زیستی هایتنش اسید به
. (9پاسخ دهند ) بقای گیاه و همچنین برای رشد

 در تواندمی که بوده اینترون یک دارای  AtNFXL1ژن
  (.1باشد ) داشته نقش رونویسی سطوح کنترل

 هایوکاریوت در همولوگ هایپروتئین و NF-X1 پروتئین    
 موتیف با که هستند رونویسی فاکتور از گروهی نمایانگر
-NF همولوگ دو آرابیدوپسیس ژنوم. باشندمی روی انگشت

X1 هایبه نامAtNFXL1   و AtNFXL2رمزگذاری را  
 احتمالاً X1-NF از نوع روی انگشت هایپروتئین. (7کند )می

 اصلی فرآیندهای از و است تنظیمی هایمکانیسم از بخشی
 مرتبط فاکتورهای احتمالاً .(7کند )می محافظت فتوسنتز مانند

 پروتئین هایبرهم کنش و  DNA اتصال برای تنش با
AtNFXL1 ژن محصول یک. هستند لازم AtNFXL2 

 از جلوگیری برای است ممکن و کرده مهار را تنشی هایپاسخ
 دخالت داشته مناسب شرایط در و سازگاری غیرضروری تنش

  برای تواندمی AtNFXL2 سازیغیرفعال. (14باشد )
  X1 -NFژن دو. (7باشد ) مناسب تنش مناسب به هایپاسخ

 دارد وجود عالی گیاهان و حیوانات ژنوم در معمول طور به که
 هایژن است ممکن و دارند تعلق مختلفی هایگروه به

 ای نشان داده شد که در مطالعه .دهند نشان را ارتولوگ
 سویا هایبرگ از کمتر اسوی ریشه در NF-X فاکتور هایژن

NF-داده شد که  ایی نشانمطالعهبراساس (. 2،11)شد بیان 

X هایتنش تحمل در رشد و همچنین تنظیم و گیاه رشد در 
 (.4،6دارد ) زیادی نقش غیرزیستی و زیستی

   AtNFXL1 شود توسط تنش شوری و تنش اسمزی القا می
 وحشی نوع گیاهان به نسبت atnfxl1 و گیاهان جهش یافته

(. 1،11) دهندمی کاهش شوری تنش از پس را بقا میزان
ABA دفاعی،  سیگنالینگ مسیرهای در نقش تنظیمی منفی

سالسیلیک،  به وابسته سیگنالینگ مسیرهای جمله از
 تنش سیگنالینگ بنابراین، (.11،11،7) دارد جاسمونیک و اتیلن

 و دفاعی عناصر به است ممکنNFXL1 توسط شده کنترل
در این مطالعه،  .باشد داشته بستگی ABA  سیگنالینگ مسیر

 ها، آنالیزهای بیوانفورماتیکی مرتبط با فیلوژنی پروتئین
های محافظت شده، آنالیز بیان در مراحل مختلف موتیف

بینی رشدی، آنالیز سینتنی و ساختار ژنی و همچنین پیش
 NF-Xهای های موجود در ناحیه آغازگری ژنسیس المنت

 مورد بررسی قرار گرفت.
 

 دانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی ساری
 پژوهشنامه اصلاح گیاهان زراعی
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های محافظت شده و آنالیز آنالیز فیلوژنتیک، موتیف
 تکاملی

 EnsemblPlants داده پایگاه از NF-X پروتئینی هایتوالی   

(https://plants.ensembl.org/index.html)   .دانلود شد
 ClustalW  روش از استفاده با پروتئین هایتوالی ردیفیهم

افزار نرم  از استفاده با فیلوژنتیکی ترسیم درخت. شد انجام
MEGA 7.0 و با الگوریتمNJ  صورت گرفت. صحت درخت

 . (16شد ) انجام 1444 فیلوژنتیکی با بوت استرپ
 های محافظت شده و مشخصات بیوشیمایی موتیف

 NF-Xهای ژن
 // :MEME (http  برنامه توسط حفاظت شده موتیف    

meme.sdsc.edu/meme/meme.html) از استفاده با 
 با NF-X پروتئینی هایتوالی تمام طول پروتئینی هایتوالی 

( موتیف14) موتیف تعداد حداکثر: شد مشخص زیر پارامترهای
 وزن و (pI) نظری ایزوالکتریکی نقطه بینیپیش برای. است

 ExPASy سرور از NF-X پروتئین هر( کیلو دالتون) مولکولی

(http://web.expasy.org/computepi/)  تمام. شد استفاده  
 آمینو طول و هاژن جزئیات ژن، نام با همراه NF-X هایژن

 شده ذکر 1 جدول در نقطه ایزوالکتریک و آمینه اسید اسید،
  .است

 در سیس تنظیمی عناصر و NF-X ژنی ساختارهای
 آغازگری ژن ناحیه

 به cDNA توالی با NF-X هایژن اینترون اگزون ساختار   
 ساختار نمایشگر سرور از استفاده با مربوطه ژنومی هایتوالی

(GSDSتعیین ) هایژن همه آغازگری هایتوالی. شدNF-X 

نواحی  آنالیز. شد دانلود سایت از ذرت و گندم جو، گیاه در
 ;PlantPAN)سایت از استفاده با NF-X هایژن آغازگری

http://PlantPAN3.itps.ncku.edu.tw)  گرفت صورت. 
 رشدی گیاه  مراحل در NF-X هایژن بیان الگوهای

 رشدی، مراحل در ها با بیان افتراقیژن شناسایی منظوربه    
از جو،  genevestigator توسط NF-X ژن بیان هایداده

 فرم پلت از استفاده با ها،داده پایگاه. شد استخراج ذرت و گندم
 با ها 'Perturbations'ابزار و  Affymatrix Genome آرایه

 -4 کمتر از و 4  برابر ها با بیان افتراقیژن و p<0.05 مقادیر
 بیان برابر تغییرات از. شدند انتخاب هاژن برای
 Heatmap  نقشه تولید برای رشد مراحل در NF-X هایژن

  genevestigatorاز استفاده با ژن بیان
(https://genevestigator.com/gv/)  رنگی بنفشبا  /

 استفاده "سفید" و "بنفش" در نشانگرهایی عنوان به سفید
کاهش بیان  و افزایش بیان )بنفش( نمایانگر هارنگ. شد

  .هستند مربوطه های)سفید( ژن

 سه بین پارالوگ و ارتولوگ NF-X هایژن شناسایی
 گونه )جو ، ذرت و گندم(

ارتولوگ بین جو، های برای ارزیابی روابط سینتنیک، ژن   
شناسایی شد.  Ensemble plantsذرت و گندم از سایت 

درصد داشته  94زمانی که آن دو ژن میزان شباهت بالاتر از 
های پارالوگ ها ارتولوگ هستند. برای بررسی ژنباشند آن ژن

 های مورد، اگر میزان شباهت بین ژنNF-Xهای در پروتئین
 باشد. و ژن پارالوگ میدرصد بود این د 21نظر بیشتر از 

نمایش  Circosهای پارالوگ و ارتولوگ با استفاده ازبرنامه ژن
داده شدند. برای بررسی پارالوگ و ارتولوگ و الگوی 

 . (1 جدول)استفاده شد  PLAZAدوبرابرشدگی از برنامه 
 

 بحث و نتایج
 با NF-X هایژن بیوانفورماتیکی بررسی حاضر، مطالعه در   

و  NF-X هایژن شد. نام انجام مختلف ابزارهای زا استفاده
 است. نتایج شده آورده 1 جدول در مشخصات شیمیایی

 MEGA 7افزارنرم از استفاده با ژنی هایتوالی همردیفی

 NJالگوریتم از استفاده با فیلوژنتیکی خت در و شد مشخص

بندی تقسیم کلاستر دو به هاژن آن براساس و شد ترسیم
 ژن خانواده از عضو پنج ما ،حاضر مطالعه (. در1ل )شک شدند

NF-X روی بر آنها موقعیت به توجه با را گندم و ذرت ،جو در 
 آنالیز بیوانفورماتیک(. 1 جدول) کردیم نامگذاری ها،کروموزوم

  ژنی، ساختارهای فیلوژنتیک، روابط مانند
 بیان مشخصات. شد انجام NF-X ارتولوگ و پارالوگ هایژن

 از آمینه اسید طول در NF-Xs هایژن. گرفت قرار آنالیز مورد
 بینیپیش ایزوالکتریک نقطه و متغیر بوده 776 تا 269
 تا 16/71 از مولکولی وزن و 71/2 تا 16/2 از  (pI)شده
  .هستند متفاوت گونه سه بین در دالتون کیلو79/149

 در X-NF هایژن ژنی ساختارهای و فیلوژنتیک روابط
 ذرت و گندم جو،
 مختلف اعضای بین در فیلوژنتیکی روابط تعیین برای   

 بر فیلوژنتیک آنالیز ،مختلف هایگونه در X -NFهایپروتئین
 همانطور. شد انجام X -NFپروتئین توالی 14اساس همردیفی 

 به فیلوژنتیک درخت است، شده داده نشان 1 شکل در که
. بندی نمودتقسیم کلاستر دو به را X-NF ژن NJ، 14روش 

 X -NFژن II، 1و در کلاستر  X-NF ژن I، 9کلاستر  در

 هااگزون تعداد بالاترین با NF-X هایژن. بندی شدندگروه
 ثابت تعداد. (4بودند )شکل  متغیر 11-1 مثال عنوانبه

  NF-Xاز شده محافظت ویژگی یک هااگزون و هااینترون
  از NF-X هایژن توسط ویژگی که این است
شود می داده نشان گندم و ذرت ، جو مانند دیگر هایگونه

 آن عملکرد نحوه درک برای پروتئین ساختار (. مطالعه11)
 .است مهم
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  NF-Xهای ها و طول آمینواسید و نقطه ایزوالکتریک ژنمشخصات ژن -1جدول 
Table 1. The characterization of genes details, amino acid length, amino acid, and point isoelectric of NF-X genes. 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 مده استآبدست  MEGA7.0 افزاربا استفاده از نرم   (NJ) پیوستن همسایه روش از استفاده با که NF-X هایژن فیلوژنتیک درخت -1 شکل
Figure 1.  Phylogenetic tree of NF-X genes created by the neighbor-joining (NJ) method in MEGA7.0 software 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 اینترون و اگزون ژن نمایانگر ترتیب به آبی و زرد هایرنگ. آنها فیلوژنتیکی رابطه به توجه با گونه سه اینترونی-اگزون ساختار -4 شکل
Figure 2. The exon-intronic structure of nine species genes according to their phylogenetic relationship. Yellow and 

blue colors represent gene exon and intron, respectively 
 

 X-NF هایژن های محافظت شدهموتیف
 محافظت موتیف 14 مجموع در ،MEME ابزار از استفاده با  

 NF-X هایژن در آمینه اسید 14 تا 6 طول شده و با
 به 2 و 9 ،1 ،2 ،1 ،4 هایموتیف ، آنها میان در شد. شناسایی

 به(. 1 شکل) شد شناسایی هاNF-X تمام در ایگسترده طور
ها کلاستری که ژن یک در NF-X فاکتور رونویسی کلی، طور

  ترکیب. داشتند، قرار گرفتند مشابهی با عملکردهای

 گروه هر هایپروتئین اکثر در شده محافظت هایموتیف
 رونویسی فاکتورهای فیلوژنتیک بندیطبقه و بود مشابه

NF-X ژن محوری نقش یشگاهیآزما هایداده. کرد تأیید را 
AtNFXL1 در (.1) کردند تأیید تنش مختلف هایپاسخ در را 
 NF-X فاکتور رونویسی 1و  9ترتیب به ،IIو   Iکلاسترهای
 هایپروتئین که داد نشان هاآنالیز موتیف. قرار گرفتند

NF-X2 و NF-X1 هستند متفاوت آمینه اسیدهای اندازه در. 

 وزن مولکولی طول آمینواسید نام ژن ردیف

(KD) 

نقطه  
 ایزوالکترتیک

 وزن مولکولی طول آمینواسید نام ژن ردیف

(KD) 

نقطه 
 ایزوالکترتیک

1 HvNFXL1 776 79/149 11/2 9 TaNFXL2 277 141/77 29/2 
4 HvNFXL2 277 14/77 71/2 2 TaNFXL2.1 269 16/71 26/2 
1 TaNFXL1 796 61/141 26/2 7 TaNFXL2.2 744 21/77 27/2 
2 TaNFXL1.1 792 24/141 22/2 14 ZmNFXL1 761 17/142 24/2 
1 TaNFXL1.2 764 77/141 16/2 11 ZmNFXL1.1 764 16/141 21/2 
6 TaNFXL1.3 792 14/141 21/2 14 ZmNFXL2 742 19/77 24/2 

 TaNFXL1.1

 TaNFXL1.3

 TaNFXL1

 HvNFXL1

 TaNFXL1.2

 ZmNFXL1

 ZmNFXL1.1

 ZmNFXL2

 HvNFXL2

 TaNFXL2

 TaNFXL2.1

 TaNFXL2.2

0.20
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 مختلف هایرنگ با 14تا  1 هایموتیف. است شده شناخته MEME داده پایگاه توسط ذرت و جو در NF-X فاکتورهای هایموتیف -1 شکل
 اندشده مشخص

Figure 3. Conserved NF-X protein motifs in maize, as recognized by MEME database.   Motifs 1-12 are identified by 
different colors 

 

  NF-X هایژن برای پارالوگ و ارتولوگ هایژن
ها ارتولوگ شناسایی برای ایمقایسه آنالیز حاضر، مطالعه در  

 شد انجام ذرت، جو و گندم هایژنوم در  NF-Xهایو پارالوگ
 HvNFXL2با ZmNFXL2 نتایج اساس بر(. 2 شکل)

HvNFXL1  با ZmNFXL1، ZmNFXL1.1  بوده  پارالوگ
 به منجر مجموع در و داد نشان زیادی( %21یبالا) و شباهت

در ژنوم سه گونه، . شد ارتولوگ ژن جفت شناسایی چندین
 هاییافته اساس اورتولوگی مشاهده نشد. بر NF-Xهای ژن
 شود.می پیشنهاد ذرت و گندم جو، بین ارتولوگ هایژن ما،

  گسترش در مهمی نقش( پلوئیدی پلی) کامل ژنوم تکثیر
/ تاندوم شامل ژن تکثیر. باشد داشته NF-X هایژن

 داده تشخیص مختلف هایگونه دوبرابرشدگی در سگمنتال
 مختلف هایگونه بین در ارتولوگ هایژن غالباً. شد

 تکاملی ژنومیک مطالعه بنابراین،  .دارند مشابهی عملکردهای

 NF-X    هایژن    آنالیز. میسر سازد را ژن عملکرد تواندمی

 سگمنتال دوبرابرشدگی و وم دوبرابرشدگیتاند که داد نشان
 حال، این با. دارد ذرت و گندم ژنوم گسترش در مهمی نقش
 این که داد نشان دوبرابرشدگی تاندوم و سگمنتال، تعداد

 با. هستند NF-X هایژن تکامل در اصلی عوامل از عوامل
 به های مورد مطالعه در این تحقیقگونه اصلی نقش به توجه

 برای را جدیدی منبع گونه سه ژنوم نمونه، هانگیا عنوان
  فراهم زراعی محصولات اصلاح در استفاده

با  HvNFXL1 ؛ ZmNFXL1 ، ZmNFXL1.1کند.می
TaNFXL1.2، TaNFXL1.3  و HvNFXL2 

 TaNFXL1و TaNFXL1.3  ، TaNFXL2، TaNFXL2.1با

 شباهت  TaNFXL1.1، TaNFXL1.2،TaNFXL1.3با
 .ندداشت درصد 21بالای 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 Circos. داده پایگاه توسط گندم و ذرت ، جو هایژنوم با NF-X هایژن پارالوگ و ارتولوگ رابطه -2شکل 

Figure 4. Orthologous and paralogous relationship of NF-X genes with barley, maize and wheat genomes visualized 
by Circos database 
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 مختلف هایگونه در رشد مراحل در NF-X هایژن بیان
 آنالیز گیاه، مختلف هایبافت در بیان سطح تشخیص برای   

mRNA ژن NF-X شد انجام بیانی هایداده از استفاده با .
 انجام گندم و ذرت جو، در NF-X هایژن بیان الگوی آنالیز
 است، شده داده ( نشانa,b,c 1شکل ) در که همانطور. شد
 گیاه نمو و رشد فرآیندهای از بسیاری در  NF-X هایژن

 نمو و رشد بلوغ، گلدهی، مانند فرآیندهایی طی در خصوصاً
 ژن ذرت، (.  در44) شوندبیان می گسترش و تمایز و رویان

ZmNFXL1.1 افزایش  دیرهنگام رشد مرحله در بخصوص
 و TaNFXL2.2 گندم، در. (b2دهد )بیان نشان می

TaNFXL2.3 و TaNFXL1.3 رشدی مراحل کلیه در 
 نشان است ممکن هایافته این (.c2کاهش بیان نشان دادند )

 توجهی قابل تأثیر پروتئین سطح در جزئی تغییرات که دهد
 و هاساقه ها،برگ مانند رویشی هایاندام در ژن این. دارد

 و هاتخمدان ویژه به) هاگل در و( ریشه نوک ویژه به) هاریشه
 هایاندام در X-NF های(. ژن1شوند )می بیان( هاکاسبرگ

افزایش بیان  خاص اندام یک توسعه یا عملکرد برای گیاهی
 همچنین گیاه و و توسعه رشد در NF-X. بالایی را نشان دادند

 (.1) دارد بسزایی نقش غیرزیستی و زیستی تنش تحمل در
 و زیستیغیر تنش شرایط در فقط AtNFXL1 رونویسی سطح

 حد از بیش بیان و کندمی تغییر متوسط طوربه یستیز
AtNFXL1 35 آغازگر کنترل تحتS سطح افزایش )با 

 نوع با مقایسه در شاخساره در برابر سه تا دو در رونویسی
 تنش شرایط تحت را بقا و رشد برای( شده داده وحشی نشان

 نشان داد که هایافته (. این11) کندرا فراهم می غیرزیستی
 ژن. دارد توجهی قابل تأثیر پروتئین سطح در جزئی ییراتتغ

NFXL رویشی هایاندام در جوان، گیاهان و هاگیاهچه در 
 در و( ریشه نوک ویژه به) هاریشه و هاساقه ها،برگ مانند
(.  11شود )می بیان( هاکاسبرگ و هاتخمدان ویژه به) هاگل

 به پاسخ در تلفمخ هایگونه در NF-X1 هایژن همه تقریباً
افزایش  بذر، تشکیل و گلدهی مراحل مانند رشدی مراحل

 تمام در NF-X هایژن بیان. دهندنشان می بالایی بیان
 توسعه گیاه و رشد مراحل در اساسی نقشی تواندمی مراحل
 ، بیانAtNFXL2 بیان کاهش با گیاهان. باشد داشته

AtNFXL1 هایقشن دهنده ینشان که دهندمی افزایش را 
 مراحل به پاسخ در AtNFXL2 و AtNFXL1 هایژن متضاد

 بیان که نتایچ ما نشان داد(. 11)باشد می تنش شرایط و رشد
NFXL1 و NFXL2 هستند، و  هم با منفی های کننده تنظیم

 در .اینکه این نتایچ با مطالعه دیگر محققین مطابقت داشت
 بالای رونویسی سطح گیاه، رشد مراحل انتهای

NF-XL1 های ژن وجود داشت و اکثر NF-XL1 مراحل در 
شوند. می بیان جو، ذرت و گندم رشد مراحل تمام در مختلف

 در اساسی نقشی تواندمی مراحل تمام در NF-X هایژن بیان
 در فقط AtNFXL1 رونویسی سطح. باشد داشته تکوین گیاه

  تغییر متوسط طور به زیستی و غیرزیستی تنش شرایط
 NF-XL1 گیاه رشد پایان سطح مناسبی از بیان در و کندمی

 . شد داده نشان
 NF-X هایژن در TFBS بینیپیش

 در رونویسی فاکتور دهندهاتصال هایسایت بینیپیش برای   
1444  bpآغازگر  بالادست NF-Xعوامل تنظیمی، برای 

 از پایگاه تنش، به پاسخ در رشدی و هورمونی
سیس  که داد نشان نتایج. اده گردیداستف  PlantPANداده

 با مرتبط مختلف هایهای مختلف پاسخگو به تنشالمنت
 ژن 14 آغازگری مناطق در زیستی و غیر زیستی، هایتنش

NF-X  آغازگرهای. دارد وجود NF-X مختلف عناصر دارای 
 مراحل به پاسخ در رودمی گمان که هستند سیس کنندهتنظیم
 (.6شکل ) باشند داشته نقش ورمونیه و عوامل محیطی رشد،

  X -NFآغازگرهای در را هورمون دهندهپاسخ عناصر ما بیشتر
 دهندهپاسخ عنصر بیشترین. دادیم قرار آنالیز مورد

 دادن نشان برای Xs-NFهای برای ژن  (bHLH)هورمون
 قرار بررسی مورد X-NF 14  در آنها و است  ABAسیگنال
  به پاسخ در شده شناسایی ناصرع مطالعه، این در. گرفتند

 ،bZIP ، MYB ، bHLH  NF-YCشامل مختلف هایتنش
NF-YA; NF-YB; و AP2/ERF آنالیز طی در. هستند 

  به G-box و bZIP دهندهپاسخ عناصر آغازگرها،
 WRKY همچنین،. دهندپاسخ می ABA هایی نظیرهورمون

های  NF-Xمیان در. بیان شد اکسین هورمون به پاسخ در 
 در را تنظیمی عناصر بیشترینAtNF-X2  ژن شده، بررسی
 HvNFXL و TaNFXL1 های ژن دارد و خود آغازگر مناطق

 خود آغازگر مناطق در را المنتسیس عناصر تعداد حداکثر
  .دارند
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 گندم و ذرت جو، رشد مختلف مراحل در NF-X رونویسی فاکتور هایژن بیان برای Heatmap آنالیز -1 شکل
Figure 5. Heatmap representation of expression analysis of NF-X transcription factor genes at different 

developmental stages of barley, maize, and wheat 
  

سیس  نوع 41 شامل تقریباً NFXLهای آغازگری ژن توالی
توسط  هاژن اکثر آغازگری نواحی(. 6 شکل) هستند المنت
 AP2/ERF ، MYB / SANT زیر المنتسیس

،WRKY،Trihelix  و bHLH قبلی مطالعه شوند.می کنترل 
در   bZIPوجود با همراه  WRKY سیس المنت که داد نشان

 چندین (.9،12است ) مرتبط NFXLهای ناحیه آغازگری ژن
AP2 / ERF دیگر  خشکی و تنش القای به پاسخ رد 

 شوندبیان می مختلف رشدی مراحل زیستی درهای غیرتنش
 فاکتورهای که اندکرده پیشنهاد (. محققان17،12،19)

AP2/ERF  با همزمان bZIP  و MYB با تا دخالت دارند 
 تنش تحمل آرابیدوپسیس در ABA واسطه با ژن بیان کنترل
 کرد پیشنهاد توانمی (. بنابراین،11،12نمایند ) ایجاد را سرما

  همزمان تنظیم در فاکتورهای رونویسی از ایشبکه که
  از مولکولی ارتباط بالقوه طور به که تنش، با مرتبط هایژن
 
 

 شرایط تحت را ثانویه و اولیه متابولیسم هایژن بین رفته بین
 ،فیزیولوژیکی نظر از (.2،12دارد ) نقش دهند،می تشکیل تنش

 مختلف هایفعالیت  box-W به WRKY فاکتورهای اتصال
 به پاسخ کنندهتنظیم) دفاع با مرتبط فرآیندهای و رشد

(. 12کنند )می کنترل را غیرزنده( هایتنش سایر و هاپاتوژن
 در مهمی نقش WRKY که گرفت نتیجه توانمی بنابراین،
 هاینشت و زابیماری عوامل به پاسخ در هاژن آغازگر مناطق
در بسیاری از فرایندهای  NF-Xفاکتورهای . دارد زیستی

رشدی گیاه به ویژه در طول فرایند وابسته به نور مانند 
 (.6،1گلدهی، رسیدگی، رشد و تمایز جنین نقش دارند )

به نواحی  مربوط تنظیمی عناصر به متصل MYB فاکتورهای
 دهینالسیگ مانند مختلف فرایندهای در را تغییرات آغازگری،
 ،(آنتوسیانین و پروپانوئید فنیل بیوسنتز) متابولیسم هورمونی،
 (. 4،2کنند )می کنترل مریستم تشکیل و سلولی مورفوژنز
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AT-HOOK 15 38 11 0 9 67 25 32 39 3 1 62 

NAC; NAM 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

MYB; ARR-B 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

Myb/SANT 77 124 70 33 38 130 126 115 107 41 48 128 

C2H2 46 85 51 31 39 65 75 75 82 32 26 39 

AP2; ERF 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

Homeodomain; 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

MYB-related 3 18 3 0 0 10 14 14 23 5 3 28 

Dof 81 159 77 53 53 170 170 155 170 50 46 148 

GATA; tify 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

HSF 2 7 4 1 1 5 8 7 5 4 2 4 

bHLH 313 287 326 329 291 361 233 240 210 181 185 287 

SBP 16 53 11 28 12 39 50 52 44 36 21 77 

Sox; YABBY 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

TCP 54 26 34 39 35 38 41 33 53 17 38 49 

Storekeeper 0 5 1 2 5 14 7 2 7 0 3 9 

WRKY 47 102 68 38 55 99 91 78 101 52 52 91 

MADS box; MIKC 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

VOZ 1 5 2 2 2 4 6 4 5 1 1 3 

NF-YB;NF-YA;NF-YC 136 178 134 83 92 249 176 154 168 90 89 158 

BBR-BPC 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

Trihelix 109 134 113 50 77 229 149 145 140 49 40 130 

MADF; Trihelix 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
 

 .گندم و ذرت ، جو در NF-X های ژن آغازگر مناطق در سیس المنتها بینیپیش -6 شکل
barley, maize, wheatX genes in -n of TFBS in the promoter regions of NFPredictio Figure 6. 

 
 کلی گیرینتیجه

 گندم و ذرت جو، در NF-X ژن 14 حاضر، مطالعه در    
 درخت و بیوشیمیایی خواص ژن، ساختار آنالیز. شد شناسایی

 تکامل طول در NF-X ژن خانواده که داد نشان فیلوژنتیک
 تمام که داد نشان بیان آنالیز. است شده فظتمحا بسیار گیاه
 اندشده بیان مختلف سطوح با بافت چندین در NF-X ژن 14
 عملکردهای NF-X مختلف هایژن دهدمی نشان که

 بینیپیش از استفاده با. کنندمی حفظ نمو و رشد در را مختلفی

  تمام در WRKY و  bHLH وجود ها،المنتسیس
 غیرزیستی مختلف هایتنش به بهتر پاسخ به  NF-Xهایژن

 ژنوم سه گونه در  NF-X هایژن. کندمی کمک زیستی و
 نمو و رشد در ایگسترده طور به تواندمی NF-X داد که نشان
  خانواده مورد در جدید بینشی ما هاییافته. باشد دخیل گیاه
 برای ایزمینه همچنین و گونه سه در NF-X هایژن

 نمو و رشد در NF-X هایژن نقش مورد در بیشتر مطالعات
 .کندمی فراهم مختلف هایگونه
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Extended Abstract 
Introduction and Objective: NFXL1 and NFXL2 proteins have NF-X1 type zinc fingers 
domains, DNA binding, and PHD finger motifs, which potentially mediate its protein 
interactions. NF-X genes play an important role in response to defense signaling using plant 
hormones.  
Material and Methods: In this study, 12 NF-X genes were selected in barley, maize and wheat. 
The gene structures, duplication patterns, phylogenetic tree, developmental of the 12 NF-X 
transcription factors in nine species were analyzed to further investigate the functions of these 
factors. In the present study, a comparative analysis was performed to identify orthologs and 
paralogues of NF-X in the genomes of maize, barley and wheat. 
Results: The phylogenetic tree of NF-X from H.vulgare and Z.mays revealed two groups based 
on their homology and the exon numbers of NF-X genes, ranging from 1 to 13. According to the 
synteny analysis, NF-X genes of barley, maize and wheat revealed high similarity, which 
TaNFXL1.2 with HvNFXL1; HvNFXL2 with TaNFXL1.3, TaNFXL2, TaNFXL2.1; TaNFXL1 
with TaNFXL1.1, TaNFXL1.3; ZmNFXL1 with ZmNFXL1.1 genes revealed similarity more than 
%90. Prediction cis-elements showed that NF-YB; NF-YA; NF-YC, bHLH, myb/SANT, 
WRKY, Dof, and Trihelix had maximum frequency in the promoter region of NF-X genes.  The 
HvNF-X2, ZmNF-X2 and TaNF-X2 genes had the highest number of cis-elements. Analysis of 
NF-X genes showed that tandem duplication and segmental duplication play an important role 
in the development of barley, maize and wheat genomes. NF-X gene expression analysis 
showed that these genes were up-regulated in almost all developmental stages. However, the 
number of tandem and segmental duplication showed that these factors are major factors in the 
evolution of NF-X genes. Since this is the first study to compare NF-X genes in three species, 
our findings could be considered as useful source for future NF-X genes studies in comparative 
studies among different plant species.  
Conclusion: The aim of this study was to identify and characterize NF-X genes in nine species 
via in silico genome-wide analysis approach. HvNFX1, HvNF-X2, and ZmNFXL1.1 genes 
showed that gene expression in all development stages. The gene structure in most proteins in 
each group was similar, which validated the NF-X transcription factors phylogenetic 
classification. 
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