
* Corresponding author: Abbas Saidi; E-Mail: abbas.saidi@gmail.com  
 

 

© 2024, The Author(s). Published by University of Birjand. This is an open-access article 
distributed under the terms of the Creative Commons Attribution License 
(https://creativecommons.org/licenses/by/4.0). 

 

 

Vol. 17, No. 1, pp. 61-72 (Spring 2024) 
Journal homepage: 

https://escs.birjand.ac.ir  

Original article 
https://dx.doi.org/10.22077/ESCS.2023.5404.2145  

The investigation of CBF1 gene under cold and drought stress in 
potato 

A. Saidi*, Z. Hajibarat 

Department of Plant Sciences and Biotechnology, Faculty of Life Sciences and Biotechnology, Shahid Beheshti University, 

Tehran, Iran 

Received 21 June 2022; Accepted 20 August 2022 

Extended abstract 

Introduction 
Potato is the one of the important crop in the world. This plant in terms of consumption rate in the world 

levels is after rice and wheat. Thus, this crop is considered the maintain food security. However, potato 

influences the abiotic stress particularly drought and cold. The C-repeat binding factors (CBFs), also 

termed dehydration-responsive element-binding protein 1 (DREB1) family members, play crucial roles 

in the acquisition of stress tolerance, but in potato, the underlying mechanisms of stress tolerance 

remain elusive. The cold and drought stresses are the most abiotic stresses across the world causing to 

decrease of the crop yield. To gain insight into these mechanisms, CBF1 gene was selected from four 

potato and was assessed their expression under drought and cold stress conditions. 

 

Materials and methods 

In order to investigate the effect of cold and drought on growth and development on potato, a experiment 

was conducted at the the Seed and Plant Improvement Institute located at Karaj, Iran. The experimental 

design used was randomized complete block design with three replications under drought and cold 

stress (normal and stressed). Gene expression of CBF1 gene was performed in different tissues (root, 

stem, leaves, and tuber) under control condiotin. Further, analysis of expression in root and leaves under 

stress condition. After 3 weeks after cultivated in Karaj, the water stress was induced by irrigation 

suppression in 2 weeks. sampling was performed 5 weeks after sprouting under drought. Under cold 

stress, analysis of expression in root and leaves was performed at the 24h and 48h after 3 weeks of 

sprouting. CBF1 gene was selected as one of important gene in the investigation of molecular mechanism 

under cold and heat stress in potato. 

 

Results and discussion 

Average induced expression in response to cold suggested a correlation between potato CBF1 expression 

and the acquisition of cold tolerance in root. Whereas, the expression of this gene was decreased in 

leaves. Under drought stress, the expression of CBF1 gene was up-regulated in root. However, the 

expression rate of CBF1 decreased under stress. Responses that varied between sections may reflect 

tissue-specific stress tolerance mechanisms, suggesting an effect of ecological context on the 

development of CBF1 mediated stress tolerance in potato. In this study, the investigation of transcription 

factor binding sites, co-expressed genes, and gene ontology of CBF1 in potato was performed. This gene 

is involved in multiple biological processes and pathways. The analysis of promoter showed that CBF1 
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gene had the highest and the lowest number of the TFBS in MYB and WRKY, respectively. The present 

study revealed that the CBF1 gene expression in root was the higher than leaves. 

 

Conclusion 

Overall, it can be concluded that CBF1 gene can contribute to cold and drought tolerance in potato and 

can be used for genetic and breeding manipulation to improve tolerance to stress. 
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 ینزمیبیدر س یتحت تنش سرما و خشک CBF1 ژن انیب یبررس

 براتی، زهرا حاج*یدیعباس سع

 تهران ی،بهشت دیدانشگاه شه ی،وتکنولوژیو ب یستیدانشکده علوم ز ،یاهیگ فناورییستزگروه علوم و 

 مشخصات مقاله  چکیده

 یخشک مخصوصاً یستیرزیغ هایتحت تنش ینزمیبیاما س؛ در جهان است یمهم زراع اهانیاز گ یکی ینزمیبیس

در سراسر جهان هستند که  یستیرزیغ هایتنش نتریمهم ازجمله یسرما و خشک هایتنش. ردگییو سرما قرار م

 یاعضا عنوانبه نی( همچنCBF) رتکرا-Cاتصال  ی. فاکتورهاشوندیم یزراع اهانیمنجر به کاهش عملکرد گ

سازوکار  ،ینزمیبیاما در س؛ شوندگرفته می در نظر( DREB1) آبیمتصل به عناصر پاسخگو به کم نیخانواده پروتئ

 با سه تکرار تحت تنش یدر قالب طرح بلوک کامل تصادف یشیمانده است. آزما یاز تحمل به تنش مبهم باق ایهیپا

تحت تنش سرما و  شهیاز برگ و ر CBF1ژن  انیب یمطالعه، بررس نیانجام شد. در ا رجو سرما در گلخانه ک یخشک

با کسب  ییبالا یممکن همبستگ CBF1ژن  انیب زانیشد. متوسط مانجام  ینزمیبیس 92/7878 پیدر ژنوت یخشک

تنش  تحتژن در برگ کاهش داشته است.  نیا انیب کهیداشت. درحال شهیدر ر یتحمل به استرس سرما و خشک

را نشان  انیتحت تنش کاهش ب CBF1 انیب زانیداشته است اما در برگ م شیافزا شهیدر ر CBF1ژن  انیب یخشک

تحمل در تنش  هایسممکانی کنندهمختلف متفاوت هستند ممکن است بازتاب هایبخش نیکه ب اییهداد. پاسخ

 نی. در ااست ینزمیبیتحمل به استرس در س شدر گستر یکاکولوژی بافت اثر دهندهمخصوص بافت باشند که نشان

انجام  ینزمیبیدر س CBF1 در هاژن یو انتولوژ انیهم ب هایژن ،یسیرونو یفاکتورها یاتصال گاهیجا یمطالعه بررس

. با توجه به است WRKYو  MYBتعداد  نترینییو پا نیشامل بالاتر CBF1پروموتر نشان داد که ژن  زیشد. آنال

ر د احتمالاً انیبهم هایژن ریدخالت داشت که سا یدر تحمل به سرما و خشک شتریژن ب نیا ان،بیهم شبکه زیآنال

تحت تنش  شهیدر ر CBF1ژن  انیمطالعه حاضر نشان داد که ب جی. نتاکنندیعمل م CBF1 وسنتزیب ریبالادست مس

نقش داشته  یتحمل به تنش سرما و خشک یدر القا تواندیم CBF1ژن  درمجموعاز برگ بود.  شتریب یسرما و خشک

 .ردگی رقرا مورداستفاده الذکرفوق هایتحت تنش ینزمیبیو اصلاح س یکیژنت ورزیدست یباشد و برا

 های کلیدی:واژه 

 یانتولوژ

 برگ

 پروموتر

 شهیر

 یسیرونو یفاکتورها

 

: افتیدر خیتار

۱۳/7۱/۳۰7۳ 

تاریخ پذیرش: 

92/7۰/۳۰7۳ 

 تاریخ انتشار:

 ۳۰7۱بهار 

89-6۳ (:۳)۳8 

 مقدمه

فاکتورهای رونویسی عملکردهای مهمی در پاسخ به استرس 

ر ناحیه د cisبه عناصر تنظیمی  هاآنو تحمل دارند. 

شوند و بیان ژن را تنظیم های هدف متصل میپروموتری از ژن

. در آرابیدوپسیس (Nakashima et al., 2009)کنند می

 عنوانبه( همچنین CRT)c -فاکتورهای اتصالی تکراری

( اعضای خانواده پروتئین DREآبی )دهنده به کمعناصر پاسخ

 Shinozakiشوند )( شناخته میDREB1) دهندهاتصال 7

et al., 2003 سه عضو .)CBF  مانندCBF1 ،CBF2  و

CBF3  تحت  هاآنابتدا از آرابیدوپسیس جدا شدند. بیان

های پاسخگو به سرما یابد و بیان ژنشرایط سرما افزایش می

 CBF1 دهد که ژنقبلی نشان می هایگزارششود. القا می

که عملکرد آن بین آرابیدوپسیس و  استبه سرما  خگوپاس

درختان چوبی چندساله مانند صنوبر و توس حفظ شده است 

(Benedict et al., 2006; Welling and Palva, 2008) .

کننده به سرما شناسایی ژن تنظیم 21ژن از میان  72محققان 

های ها در نمونههستند. این ژن DREرای موتیف کردند که دا

 6روز انباشت سرما در  1برگ و ساقه از گیاه صنوبر بعد از 

(. Benedict et al., 2006گراد شناسایی شدند )درجه سانتی
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قش دهد که نهای فیزیولوژیکی و آنالیز بیان نشان میبررسی

CBF ی انباشت سرما و فرآیندهای سازیکپارچه عنوانبهها

 Maestrini et) استمثل فتوسنتز و سیگنالینگ هورمون 

al., 2009) اما مکانیسم مولکولی آن هنوز ناشناخته است. ؛

تشریح روابط بین فاکتورهای پاسخگو به استرس و صفات 

فیزیولوژیکی مرتبط با تحمل و درک مکانیسم مولکولی به این 

-Gonzálezها، زیربنای تحمل به استرس خواهند شد )نشت

Martínez et al., 2007.) 

ای که بر روی گندم تحت تنش خشکی مطالعه بر اساس

بعد از اعمال  CBFآمد که  به دستصورت گرفت این نتیجه 

تنش خشکی بعد از یک ساعت افزایش بیان داشته است 

تحت این تنش  CORو سه ژن  CBFن همچنین بیان پنج ژ

بر (. Guo et al., 2019ساعت افزایش یافته است ) 2بعد از 

بررسی که بر روی انگور تحت تنش خشکی و سرما  اساس

-شود درحالیاغلب با تیمار سرما القا می CBF4انجام شد ژن 

تحت تنش خشکی  CBF3و  CBF1 ،CBF2های که ژن

(. پژوهشی دیگر نشان Xiao et al., 2008هستند )پاسخگو 

 تنهانهتواند دست آن میپایین CORهای و ژن CBFداد که 

 Jin etبه تنش سرما بلکه به تنش خشکی نیز پاسخ دهند )

al., 2018ژن با استفاده از کریسپر مبتنی بر  070تازگی (. به

. بعد از (Zhao et al., 2016)شناسایی شدند  CBFموتانت 

های در آرابیدوپسیس، تعداد زیادی از ژن CBFشناسایی 

های گیاهی مختلف شناسایی شد که در گونه CBFهمولوگ 

ها نیز یک ها شدند. این همولوگایو دولپه هایالپهتکشامل 

های چندگانه از رسنقش کلیدی در پاسخ و تحمل به است

 ,.Chen et alرا نشان دادند ) CBFطریق تنظیم به کمک 

 CBFدهد که افزایش بیان ژن (. این نتایج نشان می2008

رویکرد احتمالی در بهبود تحمل به استرس در محصولات 

 (.Mickelbart et al., 2015دهد )زراعی را نوید می

در طول  C-تکراری-مسیرهای پاسخ به فاکتور اتصالی

شوند اما سازگاری به هوای سرد در گیاهان معتدل فعال می

باعث تغییرات متابولیکی شامل تجمع مواد محلول شکر  تنهانه

های گیاهی از طریق شود بلکه مانع رشد سلولو پرولین می

(. علاوه بر Park et al., 2015شوند )تنظیمات مختلف می

ها در آرابیدوپسیس CBFتحمل به تنش، بیان مداوم 

-وتیپنامطلوبی بر فن تأثیرفرنگی، گندم و جو تراریخته، گوجه

در رشد و کاهش عملکرد داشت  تأخیر ازجملههای گیاهی 

                                                                                                                                                          
1 Gene Ontology (GO) 

(Morran et al., 2011) های فنوتیپی بنابراین این پاسخ؛

متقابل بین تعادل تنش سرما  تأثیر CBFبه کمک  جادشدهیا

(. Zhao et al., 2016و رشد گیاه را فراهم خواهد کرد )

فرنگی گیاهان گرمسیری مانند کاساوا، برنج، ذرت، گوجه

های سرما حساس هستند و تا حد زیادی بسیار به استرس

(. Zhu et al., 2007)فاقد ظرفیت سازگاری به سرما هستند 

از طریق تنظیم  CBFژن برخی محققان اعلام کردند که 

ا زا القها و کاهش آسیب سلولی در شرایط استرساسمولیت

 پیچش آمدن یینپادر رشد و  تأخیرشوند همچنین باعث می

تحت  CBF1شوند. در این مطالعه بررسی بیان ژن برگ می

زمینی انجام شد که الگوی بیان کی در سیبتنش سرما و خش

الذکر در دو بافت ریشه و برگ این یک ژن تحت تنش فوق

 یلوتحلتجزیهاین، آنالیز پروموتر،  بر شود. علاوهبررسی می

 بیانی این ژن بررسی شد.های همشناسی و شبکههستی

 

 هامواد و روش

 زینالو آ نیپروتئ-نیپروتئ کنشیشبکه برهم زیآنال

 (TFBS) یسیرونو یاتصال فاکتورها گاهیجا
 افزاراز نرم نیپروتئ-نیپروتئ هایکنشبرهم ییشناسا یبرا

STRING داده  گـاهیاستفاده شد. پاSTRING, 5.10 

version اطلاعات شبکه تعامل  افتیمنبع معتبر برای در کی

-https://string تیسـا ـقیاست کـه از طر ینیپروتئ

db.org/ ال اتص گاهیتعداد جا یبررس برای. است دسترسقابل

 هیجفت باز بالادست ناح7044 ،یسیرونو یفاکتورها

 انجام شد. PlantPANبا استفاده از  CBF1از ژن  یپروموتر

 

 (۳GO) شناسییهست زیآنال
و سرما با  یبه تنش خشک CBF1ژن  شناسییهست زیآنال

بر  هاتحت وب انجام شد. گروه STRING افزارز نرماستفاده ا

 یو عملکرد مولکول یسلول یاجزا ،یستیز یندهافرآی اساس

 شدند. وتحلیلتجزیهو  بندیطبقه

 

 و اعمال تنش اهیگ کشت
نرمال، تنش سرما  طیتکرار تحت شرا 1در گلخانه با  یشیآزما

 پیژنوت یبرا یدر قالب طرح بلوک کامل تصادف یو خشک

طر به ق یکیپلاست هایدر گلدان اهانیانجام شد. گ 62/7141

 اکاز خ یمخلوط کاررفتهبهکشت شدند. خاک  متریسانت 76

https://string-db.org/
https://string-db.org/
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 7:7:6مزرعه به نسبت  زیو خاک حاصلخ تیکوکوپ ت،یپرل

 گرادیدرجه سانت 67-60 شیآزما یگلخانه در ط یبود. دما

 میساعت تنظ 72:7 ینور طیدرصد و شرا 04 یو رطوبت نسب

رما تنش س ،ینزمیبید. پس از گذشت سه هفته از کشت سش

 ,.Hajibarat et al) شد اعمال هانمونه یبر رو یو خشک

 است. لی(. مراحل کار به شرح ذ2020

 

 CBF1 یسرما بر رو تأثیر یبررس
 هایجوانه رشد شروع از هفته سه گذشت از بعد هانمونه 

 یساعت تحت تنش دما 07ساعت و  60به مدت  ،ینزمیبیس

 ,.Hajibarat et al( قرار گرفتند )گرادیدرجه سانت 0کم )

2022b.) 

 

 CBF1 یبر رو یخشک تأثیر یبررس
 6به مدت  یارآبی ها،هفته از رشد جوانه 1بعد از گذشت  

 یبررس یبرا شهیاز برگ و ر برداریهفته قطع شد و نمونه

هفته  0بعد از  CBF1ژن  انیب یالگو یبر رو یخشک تأثیرات

 انیب زانیم یبررس یبرا نیمچنه. شد انجام هااز رشد جوانه

 شه،یاز چهار بافت ر برداریمختلف، نمونه هایژن در بافت نیا

ه هر نمون ینرمال انجام شد. برا طیساقه، برگ و غده تحت شرا

ترل ن کناستفاده شد و ژ یکیو تکن یکیولوژیسه تکرار ب

-غوطه عیما تروژننی در هابود. سپس نمونه StEF-1α یداخل

 شدند. ینگهدار -74 زریدر فر RNAزمان استخراج  تا و ور

 

-qRT) یدر زمان واقع یکم PCRو  RNA استخراج

PCR) 
 تیو برگ با استفاده از ک شهیر هایاز بافت RNA استخراج

با  RNA تیفیو ک تیصورت گرفت. کم ناکلونیاستخراج س

مربوطه در ژل  یاستفاده از نانودراپ و مشاهده باندها

 شدهاستخراج یها RNAقرار گرفت. موردبررسیالکتروفورز 

غلظت  سازیو پس از همسان ماریت DNase I مآنزی با

RNAرشته  نیمختلف اول یهاcDNA تی)با استفاده از ک 

Easy cDNA Synthesisیدینوکلئوت ی( ساخته شد. توال 

کنترل  عنوانبه StEF-1α( و ژن StCBF1موردنظر ) یهاژن

با  یاختصاص یو آغازگرها هیته NCBIاز بانک ژن  یداخل

 (.7جدول شدند ) یطراح Vector NTI افزاراستفاده از نرم
 

 

در  qRT-PCRبرای  شدهاستفاده CBFتوالی پرایمر  .۳جدول 

 این مطالعه.

Table 1. The CBF primer sequence used for qRT-

PCR in this study 

 شماره

No. 

 نام ژن

Gene 

name 

 توالی پرایمر

Primer sequence 

1 
F:EF1α 

R:EF1α 

AGATGGTCAGACCCGTGAAC 

CCTTGGAGTACTTCGGGGTG 

2 

 

F: CBF1 

R: CBF1 

GATTCTGCTTGGAGGTTGCC 

AGAGCGCTTCCTCATCCATG 

 

 ,Real-time PCR (ABIبا روش  هاژن انیب یالگو

StepOne)  تیکبا استفاده از SYBER Green Master 

Mix روش با هاژن انیب زانیقرار گرفتند. م موردبررسی 

 داوطلب هایژن انیب زانی. مدیمحاسبه گرد ییکارا حتصحی

ثابت، نرمال شده و سپس  انیبا ب StEF-1αژن  بر اساس

سبت ن یخشکتنش سرما و  طیشراژن در  انیب راتییتغ زانیم

تنش  طشرای تحت هاژن انیب زانیشد. م دهیبه شاهد سنج

 ct∆∆-2 (Livak and با استفاده از فرمول یخشک

Schmittgen, 2001) افزاربا استفاده از نرم SPSS  محاسبه

 رچها در نرمال تنش تحت هاژن انیب یبررس یاما برا؛ دیگرد

 .دیمحاسبه گرد ct∆-2 مولفر از استفاده با اندام

 

 نتایج و بحث

 یانبیشبکه هم
مشخص شد ژن  CBFمربوط به  انبیتوجه به شبکه هم با

CBF1 اعم از  یسیرونو فاکتورهای و هابا ژنU-Box ،LEA ،

MYB ،Kinase ،bZIP ،DREB ،AP2 ،Calmodulin-

like protein  وCOR413-PM2  مختلف ارتباط دارد

در کنار مطالعه  یژن یانبیهم هایشبکه ی(. بررس7شکل )

ر جهت د یتواند دید بازتریم ینیروتئبرهمکنش پ هایشبکه

 یسترزییغ هایتنش به نسبت ترواضح یبه تصویر بردن یپ

می هااین شبکه یبا بررس را به محققان ارائه دهد. اهانیدر گ

 هدف هایکه با ژن هاییاز ژن یشتریب اریبه تعداد بس توان

 یرهایو در مس انبیهم قات،یاین گونه تحق موردمطالعه

 بودنیچند ژن لیبرد. به دل یمشابه قرار دارند پ یولوژیکیب

 هایژن زانیهر چه م ،یزیست ریغ هایعمل تنش سمیمکان

 رهایباشد شناخت از مس شتریهدفمند ب صورتبه موردبررسی

 یاییمیوشیو ب یزیولوژیکیف ،یکیمتابول ،یمولکول یو فرآیندها

ون همچ یزیست ریغ هایتحمل به تنش سممکانی در هااین ژن

 ،ایمطالعه بر اساسبهتر و مؤثرتر خواهد بود.  یتنش خشک
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 که دارد کنشبرهم AP2 نیبا دم CBF یسیرونو یفاکتورها

 ,.Artlip et al) کنندیم میژن در پاسخ به سرما را تنظ انبی

از  DREB1 رخانوادهیمتعلق به ز CBF هاینی(. پروتئ2013

 Sakuma) است AP2/ERF یسیرونو یابرخانواده فاکتورها

et al., 2002عنصر  کیها به (. آنcis 

(DRE/CRT/LTRE) مرکز یکه شامل توال شوندیمتصل م 

CCGA ژنشده است. محافظت CBF یالقاشده در دما 

که  شوندیم میتنظ COR هایاز ژن یادیبا تعداد ز نییپا

 .شودیم جادیا تحمل به سرما

 

 
 زمینی.بیان در سیبهای دیگر همبا پروتئین کنش پروتئینبرهم .۳شکل 

Fig. 1. Interaction of proteins with other identical proteins in potatoes. 

 

 و CBF ،MYB یسیونور یفاکتورها ایمطالعه بر اساس

WRKYمهم عنوانبهموجود  یسیرونو یفاکتورها انیدر م-

 یدر پاسخ به استرس سرما در سطح مولکول کنندهمیتنظ نتری

 زین گری(. مطالعه دAbdullah et al., 2022شدند )شناخته 

 ریدر پاسخ به استرس سرما وابسته به مس MYBنشان داد که 

CBF/DREB است (Mehrotra et al., 2020ب .)انی 

 انیدر تنباکو، ب MYCعضو از  کی SllCE1aژن  ازاندازهبیش

 هاآنهدف  هایرا فعال کرده و ژن CBF3/DREB1Aژن 

 LEAقند و  یو محتوا نیسطح پرول شیباعث افزا درنتیجه

-تی(. فعالFeng et al., 2013) شوندیم ییتحت تنش سرما

 هاینیپروتئ ونیناسیتکوئییوبیتوسط  شدهمیظتن های

ICE-CBF یم اهانیباعث بهبود تحمل به تنش سرما در گ-

-یوبیژن  کیکه  VpPUB25/26. در انگور ژن شود

شده است که  VpICE1ژن است باعث تجمع  ونیناسکوئی

(. Yao et al., 2017کند )یرا سرکوب م VpH0S1ژن  انیب

و  دهدیرا انجام م MYB15 بیتخر PUB25/26 هایژن

در طول تنش سرما است  ICE-CBF یرهایمهارکننده مس

 SINA علاوه بر این. شودیم ICE1 انیب شیکه منجر به افزا

 شیکه باعث افزا شودیدر موز م شدننیتیکویوبی گازیل کی

 یسیرونو سازیفعالد و بهبو شودیم MaICE1 یداریپا

در  یرورنقش ض کی نازهای. کشودیم CBFرگولون 

شده  لهیفسفر ICE1دارد که  ICE هایژن ونیلاسیفسفر

Ser403 و  یداریپا یبراCBF در آبشار  سازیفعال میتنظ

MAPK (Mitogen-Activated Protein Kinase) یم-

را از  ییاسترس سرما MAPKآبشار  قیاز طر اهانی. گشود

. ژن کنندیم میها تنظنیکالمودول یاتصال هاینقش قیرط

AtCOR413pm هیدر ناح شدهمحافظت هاینیشامل دم 

را از  ییاسترس سرما COR413pm هایاست. ژن یپروموتر

، COR (COR6.6 هایژن انیو ب Ca+2جذب  شیافزا قیطر

KIN2 ،COR15A ،COR47 ،COR15B  و

COR78/RD29 مرتبط با استرس و )CBF (CBF2  و

CBF3کنندیم میتنظ سیدوپسی( را در آراب. 
 

 CBF1ژن از  یپروموتر هیدر ناح TFBS زیآنال
 DNAاتصال  هی(، ناحTFBS) یسیاتصال فاکتور رونو گاهیجا

هدف  هایاز ژن یسیشروع رونو هیدر پروموتر است که ناح

که  TFBS ییشناسا یبرا PlantPANداده  گاهیهستند. از پا

ژن بالادست از  یجفت باز توال 7044که  یموترپرو هیدر ناح

CBF  .نشان  6جدول که در  طورهمانهستند استفاده شد

 یپروموتر هیدر ناح یاحتمال TFBSتا  60داده شده است، 

 ژن در انیب میتنظ لیپتانس یدارا TFBS نیشد. ا ییشناسا
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 پاسخ به نور و و یستیرزیو غ یستیز هایپاسخ به استرس

اصر عن نیهستند. تعداد ا هاتوهورمونیبافت خاص و پاسخ به ف

 هیدر ناح ودموج عناصر نیا انیدر هر ژن متفاوت است. در م

 بیتعداد را به ترت نیشتریب bZIPو  MYBعناصر  ،یپروموتر

 یفاکتورها ازجمله MYBبه خود اختصاص دادند.  70و  22

خگو پاس یستیرزیو غ یستیاست که به استرس ز یسیرونو

 ,.Hajibarat et al., 2020, 2022a; Saidi et al) هستند

2020, 2021.) 

 
 .CBF1های اتصالی فاکتور رونویسی در ژن برخی جایگاه .9جدول 

Table 2. Some binding sites of transcription factors in CBF1 gene. 

 شماره

No. 

 TFBSنام 

TFBS Name 
 فراوانی

Frequency Function عملکرد 

1 AT-Hook 4 Vasculature-specific expression بیان مخصوص آوند 

2 MADS box 5 Flower-specific expression بیان مخصوص گل 

3 MADF 3 Flower organ-specific expression اندام گل  بیان مخصوص 

4 SBP 23 Fruit and flower-specific expression مخصوص رشد گل و میوه 

5 LOB 1 Root-specific expression  شهیربیان مخصوص  

6 WOX 1 Organ and embryo organ-specific مخصوص تشکیل ارگان و جنین  

7 TCR 5 Reproductive tissue-specific صوص بافت زایشیمخ 

8 HD-ZIP 15 Embryological control-specific مخصوص کنترل جنین زایی  

9 AP2 20 Involved in ethylene responsiveness پاسخگو به اتیلن 

10 BES1 1 
Involved in strigolactone and Brassinosteroids responsiveness 

 دیئنواسترویبراس پاسخگو به استرینگولاکتون و

11 EIN3 1 
Involved in ethylene and Jasmonat responsiveness 

 جاسمونات پاسخگو به اتیلن و 

12 Dof 11 Responsive to light پاسخگو به نور 

13 GATA 10 Responsive to light پاسخگو به نور 

14 bHLH 7 Responsive to light پاسخگو به نور 

15 SRS 1 For growth and development  مخصوص رشد و توسعه 

16 NAC 6 For growth and development مخصوص رشد و توسعه 

17 Homeodomain 28 Growth specific and responsive to stress مخصوص رشد و پاسخگو به استرس 

18 bZIP 84 For leaf and seed development مخصوص توسعه برگ و بذر 

19 Trihelix 4 
responsive to growth and biotic and abiotic 

 و غیر زیستی پاسخگو به رشد و استرسهای زیستی

20 B3 2 For growth and development مخصوص رشد وتوسعه 

21 ZF-HD 1 For growth and response to stress مخصوص رشد و پاسخگو به استرس 

22 C2H2 3 Responsive to biotic and abiotic stress  یستیزپاسخگو استرس زیستی و غیر 

23 MYB 99 Responsive to biotic and abiotic stress پاسخگو استرس زیستی و غیر زیستی  

24 HSF 2 Responsive to cold and heat stress  گرماپاسخگو استرس سرما و 

25 WRKY 1 Drought responsive پاسخگو به خشکی 

 

 شتریدر ب یتوجهقابل صورتهب bZIPعناصر مربوط به 

نقش  bZIP یسیرونو یدارند. فاکتورها تیفعال CBF هایژن

دارند. در  اهانیدر گ یستیرزیغ هایدر استرس یاتیح

 انیانجام شد ب سیننسیس ایکامل اهیگ یکه بر رو ایمطالعه

در سرما و  هایباعث سرکوب ژن CsbZIP6ژن  ازحدیشب

 CsbZIP6ژن  مطالعه نیا سبر اساشد.  اهیگ نیدر ا یخشک

 سرما بود هایدر پاسخ به استرس یمنف کنندهمیتنظ کی

(Wang et al., 2017ا .)شتریکه ب دهدینشان م جینتا نی 

ند. دار تیفعال یستیز ریو غ یستیز هایاسترس در هاژن نیا

ژن  نینشان داد که ا فرنگیگوجه یبر رو CBF1مطالعه ژن 

 هایو در پاسخ به تنش ددار کنشبرهم SlMYB14عناصر  با

مطالعه  جی(. نتاHeidari et al., 2019دخالت دارد ) یطیمح

چندگانه  یندهایدر فرآ لیدخ CBFژن حاضر نشان داد که 

باعث  یفرنگگوجهدر  SlDREB3(. ژن 6جدول هستند )
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-یم SlLEAs انیب شیافزا قیمل به سرما از طرتح شیافزا

 (.Wang et al., 2019) شوند
 

و  یبه تنش خشک CBF1ژن  شناسییهست نییتع
 سرما

 یستیز یندهایدر بخش فرآ CBF1ژن  شناسییهست زیآنال

پاسخ به سرما و  ،یطیمح هاینشان داد که پاسخ به محرک

(. 6شکل است ) یو سلول یسیرونو یندهایفرآ میدما و تنظ

 یفاکتورها تیبه فعال توانیم یدر بخش عملکرد مولکول

 یبر رو یگریاشاره نمود. مطالعه د DNAاتصال به  یسیرونو

 هدهندپاسخ هایژن با اتصال به ژن نینشان داد که ا CBFژن 

 ,.Shi et alدارد ) تیتحمل به تنش سرما فعال برای سرما به

 CBF3و  CBF1 هایژن یبر رو یگرید ی(. پژوهش2017

 اناهیپاسخ به تنش سرما در گ یدو ژن برا نینشان داد که ا

 ن(. در صنوبر، دو ژZhao et al., 2022هستند ) یضرور

PtCBF1 و PtCBF3 در ساقه تحت تنش  توجهیقابل یالقا

 انی(. بBenedict et al., 2006داشته است ) نییپا یدما

جو،  ب،یدر س زدگیخیدر تحمل به  CBFژن  ازحدبیش

 .Benedict et alو صنوبر مشاهده شده است ) ینزمیبیس

2006; Pino et al. 2008; Wisniewski et al. 2011; 

Jeknić et al. 2014; Soltész et al. 2013; Park et al. 

2015) 

 

 
 .Stringافزار تحت وب توسط نرم CBF1( ژن MF( و عملکردهای مولکولی )BPشناسی فرآیندهای زیستی )بررسی هستی .9شکل 

Fig. 2. Ontological analysis (biological processes (BP)) and molecular functions (MF) of the CBF1 gene by String 

web software 
 

 مخصوص بافت CBF1ژن  انیب یالگو
ژن  انی، بCBF1ژن و عملکرد  هایژگیو شتریب زیآنال یبرا

CBF1 و د نیا انیب یشد. الگو یمختلف بررس هایدر بافت

ساقه، برگ و غده با استفاده از  شه،یژن در چهار بافت ر

qPCR شدهنشان داده 1شکل که در  طورهمانشد.  یبررس-

 فتادر ب انیب یژن متفاوت است. الگو نیا انیب الگوی است،

به  نسبت یشتریب شیبرابر افزا 0/1و  2 زانیبرگ و ساقه به م

را در بافت  انیب نی، بالاترCBF1ه داشته است. ژن و غد شهیر

 کهدرحالیچهار بافت به خود اختصاص داد،  نیبرگ در ب

برابر  6/7و  0/4 زانیو غده به م شهیدر ر انیب نترینییپا

گندم انجام شد نشان داد  یکه بر رو ایمشاهده شد. مطالعه

در برگ، ساقه و گل  CBF2و  CBF1 هایژن شتریکه ب

 یگزارش بر اساس(. Guo et al., 2019داشتند ) انیب شیافزا

برگ و  هایدر بافت CBF1هلو انجام شد ژن  یکه بر رو

 ,.Artlip et alداشت ) توجهیقابل انیپوست درخت ب

 و TaCBF4a ،TaICE1d،TaCBF16d های(. ژن2013

TaICE2b  ساقه، برگ، سنبله و دانه  شه،یبافت ر پنجدر

 مربوط به ژن انیسطح ب نیداشتند اما بالاتر انیب شیافزا

TaICE2b ( در بافت ساقه و برگ بوده استGuo et al., 

ژن انگور انجام شد  یکه بر رو ایمطالعه بر اساس(. 2019

CBF1 داشت  انیب شیافزا دم برگساقه، برگ و  شه،یدر ر

(Dong et al., 2013سطوح ب .)ژن  ریمتغ انیCBF1  در

ژن ممکن است  نای که است آن دهندهمختلف نشان هایبافت

 ای میمستق صورتبه یشیزااندام دیدر مورفوژنز و تول

 مشارکت داشته باشد. میرمستقیغ
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ان ها و بررسی بیدر برخی بافت CBF1. بررسی بیان ژن ۱شکل 

در ریشه و برگ تحت تنش سرما و خشکی. برگ تحت  CBF1ژن 

(، برگ تحت تنش RC(، ریشه تحت تنش سرما )LCتنش سرما )

 (.RD(، ریشه تحت تنش خشکی )LDخشکی )

Fig. 3. Investigation of CBF1 gene expression in some 

tissues and CBF1 gene expression in roots and leaves 

under cold and drought stress. Leaf under cold stress 

(LC), root under cold stress (RC), leaf under drought 

stress (LD), and root under drought stress (RD).  
 

 

 و سرما یتحت تنش خشک CBF1 انیب یالگو
 تحت تنش شهیدر ر انیمطالعه حاضر نشان داد که ب جینتا

برابر را نسبت  2 تقریباً زانیبه م ینسب انیب نیبالاتر یخشک

ل شککه در  طورهمان نیکنترل داشته است. همچن طیبه شرا

 انیتحت تنش سرما ب CBF1نشان داده شده است. ژن  1

نسبت به برگ دارد.  شهیبرابر در ر 6 تقریباً زانیبه م یبالاتر

 طیبرابر نسبت به شرا 07/4و  70/4و سرما  یتحت تنش خشک

وده ب شهیاز ر ترنییدر برگ پا انیب زانمی. داشته استنرمال 

-نژ انیانجام شد ب سیدوپسیآراب یکه بر رو ایاست. مطالعه

در  یدر سرما القا شده است و نقش مهم CBF1-3 های

 ,.Sakuma et al) داشته استسرما تحمل به استرس 

در  CBF1-3نشان داد که ژن  جیر انگور نتااما د؛ (2002

 Xiao etداشتند ) انیب شیافزا یو خشک ABA ماریسرما، ت

al., 2006کاساوا  یبر روکه  یگریدر مطالعه د نی(. همچن

در تنش سرما وجود دارد  MeCBF1 انیب شیانجام شد افزا

(An et al., 2012ژن .)های CBF تورمتعلق به خانواده فاک 

 تنش و کوتاه روز در هاژن نیهستند. ا AP2/ERF یسیرونو

به عناصر  CBF. ژن شوندیم انیب سیدوپسیدر آراب سرمایی

و  شوندیمتصل م یپروموتر هیدر ناح CRT/DRE یمیتنظ

بر (. Stockinger et al., 1997) شودیالقا م هاآن انیب

در  CBFدر مطالعه حاضر، ژن  آمدهدستبه جینتا اساس

تور فاک عنوانبهژن  نیو سرما نقش دارد لذا ا یبه خشک ملتح

به اصلاحگران و  ینیمزبیو سرما در س یمهم در تنش خشک

آن است که  یایگو جینتا نی. اشودیم شنهادیمحققان پ

 و سرما نقش یدر تحمل به خشک CBF شدهمحافظتعملکرد 

 دارد. ییبسزا

 

 نهایی گیرینتیجه

مختلف  هایبر روش یمبتن شدهانجام قیتحق بر اساس

نمود که ژن  شنهادیپ توانیژن م انیو ب یکیوانفورماتیب

CBF1 و سرما  یژن کارآمد در تحمل به تنش خشک عنوانبه

و  دستیینپا هایژن میتنظ قیژن از طر نیبوده است. ا

 یرگذاریتأثنقش  تواندیژن م نیموجود در ا هایالمنتسیس

 نیاساس ا نیکند. بر هم فایا یبه سرما و خشک تحملدر 

 نهیپژوهش، زم نیاز ا آمدهدستبه جیکه نتا رودیانتظار م

را فراهم خواهد کرد. مطالعات  ینزمیبیانتقال ژن به س

در  یستیرزیغ هایتنش ریتحت سا CBF1ژن  انیب یلیتکم

 ریژن با سا نیدر درک نحوه تعاملات ا تواندیم یآت قاتیتحق

 باشد. دیمرتبط مف هایژن
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