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In this study, the WOX gene family in sesame (Sesamum indicum 
L.) was comprehensively analyzed. A total of 36 SiWOX genes 
were identified in the sesame genome, distributed asymmetrically 
across the chromosomes, with the highest density observed on 
lincage groups (chromosomes) 1 and 2. The physicochemical 
characterization revealed that the WOX proteins ranged in length 
from 175 to 853 amino acids, with molecular weights between 
20.11 and 93.62 kDa, and aliphatic indices ranging from 50 to 
92.55. The isoelectric point (pI) values varied between 4.99 and 
9.56, while the negative GRAVY values indicated the hydrophilic 
nature of the proteins. Subcellular localization prediction suggested 
that most proteins were localized in the nucleus, although some 
were also found in the chloroplast, cytoplasm, mitochondria, and 
plasma membrane. Phylogenetic analysis of SiWOX and AtWOX 
genes classified them into four main groups. Promoter analysis 
revealed 61 cis-regulatory elements associated with light, hormone, 
and stress-responsive pathways. Gene structure analysis showed 
variation in the number of exons and introns, and the presence of a 
conserved homeodomain in all proteins confirmed their role in 
DNA binding. Expression profiling of SiWOX9, SiWOX16, and 
SiWOX36 in two genotypes, Sardari and Dashtestan, showed that 
Sardari exhibited a more stress response, particularly through the 
significant upregulation of SiWOX16 after 48 hours. In contrast, the 
expression of these genes in Dashtestan was reduced or fluctuated 
slightly. Further RNA sequencing research is needed to identify candidate 
genes for breeding stress-tolerant cultivars and to support future 
functional studies and genome-assisted breeding. 
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Introduction 

Homeobox (HB) proteins, including the WOX family, are transcription factors crucial for 
eukaryotic growth and morphogenesis. In sesame (Sesamum indicum L.), an economically and 
nutritionally important oilseed crop cultivated in drought-prone regions, drought stress significantly 
limits yield. Given the availability of the sesame genome and the demand for vegetable oils, 
identifying WOX genes and understanding their expression patterns under drought stress is vital for 
improving drought tolerance. This study aimed to identify sesame WOX genes, conducting 
phylogenetic analysis, and examining their expression in aerial organs under drought conditions to 
identify candidate genes to enhance drought tolerance. 

Materials and Methods 

To identify sesame WOX gene family members, Arabidopsis WOX protein sequences were used as 
queries in a tBLASTn search against the sesame genome database in NCBI. Redundant and unrelated 
sequences were removed after initial analysis. The SMART server was used to confirm the presence 
of the WOX domain in the identified sequences. ProtParam was used to calculate protein length, 
molecular weight, isoelectric point, instability index, hydrophobicity, and other physicochemical 
properties. Subcellular localization was predicted using WOLF PSORT software. Evolutionary 
relationships were analyzed by aligning sesame and Arabidopsis WOX protein sequences using 
ClustalW and constructing a Maximum Likelihood phylogenetic tree in MEGA7 with 1000 
bootstrap replicates. Cis-regulatory elements associated with hormones and stresses were identified 
in approximately 2000 bp of promoter sequences, and their distribution was visualized. Exon-intron 
architecture were investigated using genomic DNA and coding sequences (CDS). Conserved 
domains in protein sequences were graphically presented as sequence logos to show amino acid 
frequency and conservation patterns in SiWOX proteins. To investigate WOX gene expression under 
drought stress, sesame seeds from Sardari and Dashtestan genotypes were grown hydroponically 
under a 16/8 hour light/dark rhythm. Two-week-old seedlings were treated with PEG 6000 solution 
(-3 bar osmotic pressure), and leaf samples were collected at 0, 12, 24, and 48 hours post treatment, 
then immediately frozen in liquid nitrogen. Total RNA was extracted, genomic DNA was removed, 
and cDNA was synthesized. qRT-PCR analysis was performed with selected candidate genes 
specific primers and 18S rRNA as the reference gene, with three technical and three biological 
replicates. Gene expression levels were quantify using the 2-ΔΔCt method, and significant changes 
were determined at p<0.05 and p<0.01 levels. 

Results and Discussion 

A comprehensive analysis of the WOX gene family in sesame identified 36 SiWOX genes, a number 
exceeding that found in Arabidopsis thaliana (15), rice (13), and maize (21), likely due to gene 
duplication events. These genes are unevenly distributed across sesame chromosomes, with linkage 
groups (chromosomes) 1 and 2.  exhibiting the highest density. Physicochemical analysis revealed 
that SiWOX proteins ranged from 175 to 853 amino acids, with molecular weights between 20.11 
and 93.62 kDa and aliphatic indices from 50 to 92.55, suggesting high stability. Isoelectric points 
ranged from 4.99 to 9.56, and consistently negative GRAVY values indicated their hydrophilic 
nature. Subcellular localization studies showed that most SiWOX proteins reside in the nucleus, 
consistent with their role as transcription factors, while others are located in the chloroplast, 
mitochondria, cytoplasm, and plasma membrane, suggesting diverse functions. Phylogenetic 
analysis grouped SiWOX and AtWOX genes into four well-supported clades, indicating a shared 
evolutionary history and facilitating functional prediction. Promoter analysis identified 61 types of 
cis-regulatory elements, including core (TATA-box, CAAT-box), light-responsive (G-box, GT1-
motif), hormone-responsive (ABRE, TGA-element, TCA-element), and stress-responsive (MBS, 
LTR, TC-rich repeats) elements, reflecting complex WOX gene regulation. Gene structure analysis 
revealed variations in exon-intron number, categorized as simple (2–3 exons), moderate (4–6 exons), 



Genomic Analysis of the Sesame WOX Gene Family and Expression … 

Plant Genetic Research (2025), 12(2): 1–22 | www.pgr.lu.ac.ir                                                                               3 

and complex (18–19 exons), potentially reflecting functional specialization. Domain analysis 
confirmed the presence of Homeodomain and Homeodomain superfamily domains in all SiWOX 
proteins, crucial for DNA binding. Additionally, HALZ domains were detected in SiWOX02, 
SiWOX12, SiWOX17, and SiWOX26, possibly contributing to stability and protein-protein 
interactions. bZIP_2 and HD-ZIP_N domains, associated with hormonal and stress responses, were 
found in SiWOX10, SiWOX14, and SiWOX16. Sequence logo analysis highlighted the 
conservation of amino acids R, K, W, and L in specific regions, underscoring their importance in 
DNA-binding. Expression analysis of the SiWOX9, SiWOX16, and SiWOX36 genes in Sardari and 
Dashtestan genotypes revealed distinct stress responses. In Sardari, SiWOX16 expression was 
significantly increased over 22-fold after 48 hours of drought stress treatment,  whereas SiWOX9 and 
SiWOX36 showed a gradual up-regulation. Conversely, Dashtestan exhibited decreased or slightly 
fluctuating gene expression; SiWOX16 and SiWOX36 were markedly reduced at 48 hours, with only 
SiWOX9 showing a minor late-stage increase.  

Conclusions 

In conclusion, this study identified and characterized 36 SiWOX genes in S. indicum, revealing 
genomic expansion likely through gene duplication, non-random chromosomal distribution, and 
diverse gene structures indicative of functional specialization. Most SiWOX proteins were predicted 
to be stable, hydrophilic, and nucleus-localized transcription factors. Phylogenetic analysis revealed 
conserved clades shared with Arabidopsis, while promoter and domain analyses identified regulatory 
elements and motifs associated with light, hormones, stress, and protein-protein interactions. 
Differential expression patterns under drought stress in Sardari and Dashtestan, particularly the 
induction of SiWOX16 and up-regulation of SiWOX9 and SiWOX36 in Sardari, suggested their 
possible roles in drought tolerance. However, deeper studies using RNAseq data are needed to shed 
light on the contribution of WOX gene family in drought tolerance in sesame 
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 Sesamum( در گياه كنجد  WOX  و تحليل خانواده ژني در اين پژوهش، شناسايي جامع

indicum L.( ژن ٣٦شد. در مجموع    انجام SiWOX كه   نددر ژنوم كنجد شناسايي گرديد

پيوستگي    هايگروه  ها توزيع شده و بيشترين تراكم درطور نامتقارن بر روي كروموزومبه

هاي فيزيكوشيميايي نشان داد كه طول مشاهده شد. بررسي ويژگي  ٢و    ١هاي)  (كروموزوم

كيلو    ٩٣/ ٦٢تا    ٢٠/ ١١  اسيدآمينه، وزن مولكولي بين  ٨٥٣تا    ١٧٥بين    WOXي  هاپروتئين

بوده    ٩/ ٥٦تا    ٤/ ٩٩  بين  pI. مقادير  بودمتغير    ٩٢/ ٥٥تا    ٥٠  دالتون و شاخص آليفاتيك بين 

منفي   پروتئينماهيت آب  GRAVYو شاخص  را نشاندوست  پيشداد  ها  بيني جايگاه  . 

ها در هسته قرار دارند، اما برخي نيز در كلروپلاست،  سلولي بيانگر آن بود كه اغلب پروتئين

ژن فيلوژنتيكي  تحليل  شدند.  مشاهده  پلاسمايي  غشاي  و  ميتوكندري    هاي سيتوپلاسم، 

SiWOX  در  آن را  طبقه  چهارها  اصلي  عناصر  گروه  بررسي  كرد.  ناحيه  سيس  بندي  در 

هاي محيطي را  هاي نوري، هورموني و تنشعنصر تنظيمي مرتبط با پاسخ ٦١پروموتري،  

ها را نشان داد ها و اينترونآشكار نمود. نتايج تحليل ساختار ژني، تفاوت در تعداد اگزون

 DNA اتصال بهها در  ها نقش آن شده هومودمين در تمام پروتئينحفاظت   دمينو وجود  

ژن بيان  تحليل  كرد.  تأييد  ژنوتيپ   SiWOX36 و  SiWOX9  ،SiWOX16هاي  را  دو  در 

براي    ويژهتري به تنش دارد؛ بهبيشپاسخ    سرداري و دشتستان نشان داد كه ژنوتيپ سرداري

در    SiWOX16  ژن افزايش چشمگيري  در    ٤٨كه  مقابل،  در  داد.  نشان  ژنوتيپ  ساعت 

  ي ها ژن  ييشناسا  يحال، برا  نيها كاهش يا نوسان خفيف داشت. با ا دشتستان بيان اين ژن

 يمطالعات عملكرد  يبرا   ياهيبه تنش و فراهم كردن پا  تحمل ارقام م  بهنژادي  يبرا  ديكاند

كمك    بهنژاديو    ندهيآ تحقيژنومابزارهاي  به  داده  ويژهبه  شتريب  قاتي،  اساس    ي ها بر 

 است.  يضرور RNA  يابييتوال
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 مقدمه

از    Homeobox  (HB)  هاي پروتئين  ابرخانواده    عوامل به يك 

تنظيم   در  كه  دارند  تعلق  در    زايي ريخت رونويسي  رشد  و 

تا    ٦٠معمولاً از   Homeobox ها نقش دارند. دمين يوكاريوت 

عنوان يك  شده تشكيل شده است كه به اسيدآمينه حفاظت   ٦٦

متصل  به ناحيه  فعال  DNA شونده  در  و  كرده  يا  عمل  سازي 

ژن  بيان  دارد سركوب   ,Burglin and Affolter(   ها مشاركت 

ژن ).  2016 سركه  HB نخستين  مگس   Drosophila(   در 

melanogaster (  ارتولوگ و  شد  آن  شناسايي  در  سپس  هاي 

در گياهان،   ). Holland, 2013(   ها و گياهان نيز يافت شدند قارچ 

شناسايي شد كه    KNOTTED-1  نام به ذرت    در  HB نخستين ژن 

رگبرگ  تقسيم  دارد   ها در  ).  Vollbrecht et al., 1991(   نقش 

شده در  هاي حفاظت گياهي براساس موتيف  HB هاي پروتئين 

-BEL  ،DDT  ،HD  شوند كه شامل گروه تقسيم مي   ١٤توالي به  

ZIP  I   تا  IV  ،KNOX  ،LD  ،NDX  ،PLINC  ،PHD  ،

PINTOX  ،SAWADEE   و WOX  هستند   )Mukherjee et 

al., 2009  .( هاي  در گياهان عالي، ژنWOX   )WUSCHEL-

related homeobox  ( ناحيه Homeobox  خانواده به   مربوط 

WUSCHEL   عوامل  كنند كه يك خانواده خاص از  را كد مي

ژن رونويسي   اين  هستند.  پيش گياهي  مانند  ها  گياهاني  در  تر 

Arabidopsis گونه و  ، برنج، ذرت، سويا و ساير  ها شناسايي 

شده  خانواده ).  Hao et al., 2019(   اند توصيف    ژني   اعضاي 

WOX    براساس روابط تكاملي فيلوژنتيكي به سه دودمان تقسيم

گياهان    WUS  شوند: دودمان مي  كه فقط در  دار  دانه يا مدرن 

يا حدواسط كه در گياهان آوندي   WOX9 وجود دارد، دودمان 

يا باستاني كه هم در گياهان    WOX13  دودمان   و   شود، يافت مي 

  ). Lin et al., 2013(   آوندي و هم غيرآوندي حضور دارد 

از به  ) .Sesamum indicum L(   كنجد  يكي    ي ها گونه   عنوان 

  Asteridaeمتحمل به خشكي در ميان محصولات مهم زيررده  

مي  نيمه شناخته  و  مناطق خشك  در  عمدتاً  و  با  شود  خشك 

 Dossa et(   د شو دماهاي بالا و وقوع مكرر خشكي كشت مي 

al., 2016 .(  به گياه  اين  نسبي  هرچند  تحمل  از  طبيعي  طور 

آبي برخوردار است، اما تنش خشكي همچنان  خوبي در برابر كم 

قابل   Bahrami et(   شود توجه عملكرد آن مي موجب كاهش 

al., 2012; Zabet et al., 2023 (   از مهم يكي  ترين عوامل  و 

 ,.Pathak et al(   گردد محدودكننده توليد كنجد محسوب مي 

ترين  دهي، بحراني اند كه مرحله گل مطالعات نشان داده ).  2014

در برابر خشكي است و با افزايش شدت    اين گياه مرحله رشد  

به  آن  افت مي تنش، عملكرد   ;Sun et al., 2010(   كند شدت 

Hassanzadeh et al., 2009  .( هايي به تأثير  همچنين، گزارش

  اند منفي خشكي بر كيفيت و كميت روغن كنجد اشاره كرده 

 )Ozkan and Kulak, 2013  .( دليل دارا بودن روغن  دانه كنجد به

 ) روغن  بالاي  درصد  و  مرغوب    ) درصد   ٥٥حدود  گياهي 

 )Oboulbiga et al., 2023 ،(   محصولات   ميان   در   اي ويژه   جايگاه  

روغن اين گياه سرشار از  ).  Pathak et al., 2014(   رد دا   روغني 

هايي همچون سزامين، سزامولين و سزامول بوده و  اكسيدان آنتي 

 Oboulbiga et(   از پايداري و ماندگاري بالايي برخوردار است 

al., 2023  .( شده تقاضاي جهاني  بيني با توجه به افزايش پيش

ميليون    ٢٤٠به حدود    ٢٠٥٠هاي گياهي كه تا سال  براي روغن 

ارقام كنجد    بهنژادي ،  ) Barcelos et al., 2015(   تن خواهد رسيد 

هاي  عنوان يك هدف مهم در برنامه با تحمل بيشتر به خشكي به 

در اين راستا،  ).  Dossa et al., 2016(   بهنژادي مطرح شده است 

بستر   ) Wang et al., 2015(   انتشار توالي كامل ژنوم اين گياه 

جامع  تحليل  براي  كرده    هاي خانواده   ارزشمندي  فراهم  ژني 

ژن   .است  روي  بر  متعددي  خانواده مطالعات  و  ژني  ها  هاي 

تحليل  بر  عمدتاً  كه  است  شده  انجام  كنجد  در  هاي  مختلف 

خانواده  برخي  و  مورفولوژيكي  تحت  بيوشيميايي،  ژني  هاي 

داشته تنش  تمركز  محيطي   ;Dossa et al., 2017(   اند هاي 

Padyab et al., 2025 ،(   اما تحقيقات محدودي روي خانواده

و    WOX  ژني  جامع  اطلاعات  و  شده  انجام  كنجد  در 

ها  سيستماتيك از تعداد، ساختار، تكامل و الگوي بيان اين ژن 

ويژه تحت شرايط تنش خشكي هنوز  هاي مختلف و به در اندام 

است. با وجود اهميت ژن  تمايز   WOX هاي ناقص  در رشد، 

اين  اندام  دقيق  بررسي  مدل،  گياهان  در  تنش  به  پاسخ  و  ها 

آن  نقش  و  كنجد  در  ژني  به خشكي  خانواده  مقاومت  در  ها 

است.   نشده  انجام  فاكتورهاي  تاكنون  اهميت  به  توجه  با 

سازي رونويسي  فعال و    در تنظيم بيان ژن   ي مختلف رونويس 

دخيل ژن  تحمل   هاي  تنش   در   ,.Fahmideh et al(   ي شرايط 

2025; Hassanzadeh et al., 2025 (  ،  هدف از اين مطالعه ارائه

در كنجد شامل شناسايي   WOX تصويري جامع از خانواده ژني 

و    فيلوژنتيكي هاي  ها در ژنوم، تحليل هاي ژن و تعيين ويژگي 

هاي هوايي تحت  ها در اندام تكاملي و بررسي الگوي بيان آن 
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٦ 

تحت    WOX  هاي تنش خشكي است. شناسايي عملكردي ژن 

مي  زمينه تنش خشكي  ژن تواند  معرفي  مؤثر  ساز  كانديد  هاي 

بهره  افزايش  نهايت  در  و  تحمل خشكي  بهبود  و  براي  وري 

  .پايداري توليد كنجد باشد 

  ها مواد و روش 

براي شناسايي اعضاي  :  WOX  ي خانواده ژن شناسايي و تحليل  

ژني  توالي   WOX خانواده  اول،  مرحله  در  كنجد،  گياه  در 

داده  WOX پروتئيني  پايگاه  گرديد  TAIR از   استخراج 

 )https://www.arabidopsis.org .(   به توالي  الگو  اين  عنوان 

توالي  شناسايي  داده  براي  پايگاه  در  همولوگ   NCBIهاي 

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov)    استفاده قرار گرفت مورد 

هاي  توالي و    تطبيق داده شد  و نتايج حاصل با ژنوم گياه كنجد 

و بر اساس معيارهاي    tBLASTnمشابه با استفاده از الگوريتم  
5-value ≤ 1e-E  ، درصد شباهت   )identity (   ٦٠  بيشتر/مساوي  

درصد    ٥٠) بيشتر/مساوي  coverage(   پوشش توالي درصد و  

هاي تكراري  براي افزايش دقت تحليل، توالي   شناسايي شدند. 

صورت دستي  به و نتايج احتمالي نادرست پس از اين مرحله  

) حذف  ١  : هاي تكراري شامل معيار حذف ژن .  حذف گرديدند 

هايي با شناسه ژني يكسان كه در نتايج جستجو بيش از  توالي 

و  يك  بودند  شده  ظاهر  توالي ٢بار  حذف  دُمين  )  فاقد  هايي 

   Pfam هاي اختصاصي مورد انتظار بر اساس بررسي در پايگاه 

ارسال    SMART  مانده به سرور هاي باقي توالي   . بود SMART   و 

  . ها شناسايي شود در آن    WOXهاي خاص شد تا دمين 

پروتئين ويژگي  فيزيكوشيميايي  كه  هاي  هستند  پارامترهايي  ها 

رفتار پروتئين را از نظر ساختار، بار، پايداري و خواص شيميايي  

ها شامل طول آمينواسيد و وزن  كنند. اين ويژگي مشخص مي 

براي تعيين اندازه و ساختار پروتئين، شاخص   ) MW(   مولكولي 

بيني محلوليت و تعامل پروتئين با  براي پيش )  pI(   ايزوالكتريك 

آمينواسيدهاي قطبي و غيرقطبي   محيط، بار خالص و درصد 

هاي آبي و احتمال تعامل  براي بررسي رفتار پروتئين در محلول 

 Instability  هاي پايداري مانند ها، و شاخص با ساير مولكول 

Index   (ناپايداري شاخص  (   Aliphatic Index،  (شاخص 

براي ارزيابي پايداري و    ) هيدروپاتي (   GRAVY  و )  آليفاتيك 

ها بر  گريزي پروتئين است. اين تحليل دوستي يا آب ميزان آب 

نرم  از  استفاده  با  و  آمينواسيدي  توالي  افزارهاي  اساس 

انجام    TBtools  و   ExPASy   ،ProtParam  بيوانفورماتيكي مانند 

ها در شرايط مختلف  بيني رفتار پروتئين شوند و امكان پيش مي 

هاي بعدي،  ها براي آزمايش ها و پروتئين و انتخاب منطقي ژن 

مدل  يا  بيان  تحليل  سه مانند  ساختار  فراهم  سازي  را  بعدي، 

است    ي يكي از پارامترهاي مهم   GRAVY  ميانگين كل   كنند. مي 

كه از تقسيم مجموع مقادير هيدروپاتي براي تمام اسيدهاي آمينه  

آمينه  اسيدهاي  كل  تعداد  مي به   بر  دهنده  نشان و    آيد دست 

پروتئين  آبگريزي  ويژگي است.    شاخص  بررسي  هاي  براي 

ژني  خانواده  ساختاري  و  ابتدا   WOX پروتئيني  كنجد،  در 

ژن توالي  اين  پروتئيني  جمع هاي  سپس  ها  و  شد  آوري 

هاي عمومي مانند طول پروتئين، وزن مولكولي و نقطه  ويژگي 

ابزار   از  استفاده  با  گرديد   ProtParamايزوالكتريك    ارزيابي 

 )http://web.expasy.org/protparam ) (Chen et al., 2020  .(

پيش  براي  بعد،  مرحله  سلولي  در  جايگاه    هاي پروتئين بيني 

WOX   سرور شد   WOLF PSORT  از   استفاده 

 )https://wolfpsort.hgc.jp/  .(  شناسايي به  سرور  اين 

ها فعاليت  ها در آن هاي احتمالي درون سلول كه پروتئين جايگاه 

مي مي  كمك  مي كنند،  و  سلولي  كند  نقش  تعيين  به  تواند 

ف پروتئين  درخت  رسم  براي  بپردازد.    يل حل ت   و   يلوژنتيكي ها 

هاي پروتئيني اين  ، ابتدا توالي WOX  هاي ژن   بين   تكاملي   روابط 

در مرحله    و آوري  جمع ها در گياه آرابيدوپسيس و گياه كنجد  ژن 

هم  توالي بعد،  اين  سرور رديفي  از  استفاده  با  پروتئيني    هاي 

ClustalW   )https://www.genome.jp/tools-bin/clustalw  (

ها  رديفي توالي ابزار قدرتمندي براي هم   ClustalW.  انجام شد 

هاي پروتئيني مشابه  و مقايسه توالي همرديف كردن  است كه به  

ذخيره   FASTA رديفي در فرمت كند و نتايج اين هم كمك مي 

در   WOX شود. براي تحليل فيلوژنتيكي اعضاي خانواده ژني مي 

آوري شد و سپس در  هاي آمينواسيدي جمع كنجد، ابتدا توالي 

 Maximum با استفاده از روش  ) ٧(نسخه    MEGAافزار  نرم 

Likelihood   هاي  تحليل گرديد. براي ارزيابي اطمينان در شاخه

اعمال شد. اين روش   Bootstrap تكرار  ١٠٠٠،  فيلوژني   درخت 

گروه  و  تكاملي  روابط  تعيين  ژن امكان  اساس  بندي  بر  را  ها 

 اي با مقادير بالاي ه كند و شاخه فراهم مي   را   هاي پروتئيني توالي 

Bootstrap    فيلوژنتيكي  نشان بيشتر در جايگاه  اطمينان  دهنده 

  . ها هستند ژن 

ها و  به هورمون   دهنده براي شناسايي عناصر تنظيمي سيس پاسخ 

ژني تنش  خانواده  در  حدود    ، WOX  ها  از  باز  جفت   ٢٠٠٠ابتدا 
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  دريافت و به فرمت  NCBI از پايگاه داده  WOX هاي پروموتري توالي 

FASTA   توالي شدند.  وب ذخيره  در    PLANTCARE  سايت ها 

 )http://bioinformatics.psb.ugent.be/webtools/plantcare/ (    بارگذاري

ها و  و تحليل شدند تا عناصر تنظيمي سيس مرتبط با هورمون 

 Excel صورت فايل متني يا ها شناسايي شوند و نتايج به تنش 

سپس  گرديد،  كردن    TBtools  افزار نرم   از   ذخيره  وارد  براي 

استفاده شد. با   PLANTCARE هاي پروموتري و نتايج توالي 

هاي توزيع  نمودارها و گراف  TBtools گيري از ابزارهاي بهره 

فرمت  به  و  ترسيم شده  تنظيمي سيس   و   PNGهاي  عناصر 

PDF    آماده    هاي بيشتر و گزارش ذخيره شدند تا براي تحليل

توالي  و  DNA هاي گردند.   NCBI پايگاه از   CDS ژنومي 

فرمت  به  و  توالي  FASTA دريافت  اين  شد.  براي  ذخيره  ها 

اينترون و فاز  - شد. ساختار اگزون ها استفاده  تحليل ساختار ژن 

ژن  نرم  WOX هاي اينتروني  از  استفاده  با  كنجد  گياه    افزار در 

GSDS   )http://gsds.gao-lab.org (  شد براي  .  ند بررسي 

هاي  ، توالي WOX  شده در خانواده ژني هاي حفاظت شناسايي دمين 

آوري  هاي داده ژنتيكي جمع پروتئيني يا نوكلئوتيدي مربوطه از پايگاه 

فرمت  به  و  شد.   FASTA شده  حفاظت دمين ذخيره  شده  هاي 

پروتئيني توالي  بهره  WOX هاي  از با  آنلاين   گيري      CDD  ابزار 

 )https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Structure/cdd/wrpsb.cgi (

فرمت  قالب  در  تحليل  خروجي  شدند.    hitdata  شناسايي 

، موقعيت  دمين دريافت گرديد كه شامل اطلاعاتي از قبيل نام  

 WOX هاي پروتئيني بود. توالي  E-value مقدار   و   آغاز و پايان 

فايل  قالب  در  با    آماده شده و شناسه  FASTA نيز  توالي  هر 

هماهنگ گرديد. در ادامه،   hitdata هاي متناظر در فايل شناسه 

در   فايل  دو    Protein Domain Visualization  سامانه هر 

اين مرحله، براي هر    Tbtoolsافزار  نرم    دمين وارد شدند. در 

به رنگ  گراف  هاي مجزا  و  يافت  اختصاص  صورت خودكار 

به دمين  پروتئيني  پايان،  هاي  در  شد.  ترسيم  گرافيكي  صورت 

استخراج   PNG كيفيت   ها در قالب فرمت با خروجي نهايي گراف 

توالي    .گرديد  توالي محافظت   هاي دمين لوگوهاي  در  هاي  شده 

نرم  SiWOX پروتئيني  از  استفاده    WEBLOGO  افزار با 

 )http://weblogo.berkeley.edu/  ( توالي شدند.  هاي  ايجاد 

هم   SiWOX  پروتئيني  از  نرم پس  در  با    MEGA  افزار ترازي 

هم هم  ClustalW روش  شدند، سپس خروجي  ترازي  رديف 

افزار  استفاده شد. اين نرم   WEBLOGO  افزار براي تحليل در نرم 

هاي  دمين توزيع و فراواني اسيدهاي آمينه را در هر موقعيت از  

كه  طوري دهد، به صورت گرافيكي نمايش مي شده به محافظت 

تر نشان  شدگي بالاتر، با اندازه بزرگ ت ظ ا اسيدهاي آمينه با حف 

هاي ساختاري و  شوند. اين روش امكان بررسي ويژگي داده مي 

محافظت دمين عملكردي   پروتئين هاي  را   SiWOX هاي شده 

 كرد. فراهم  

ژني  خانواده  تكاملي  روابط  بررسي  يك  WOXبراي   ،

آنلاين  پلتفرم  از  استفاده  با  سينتني   BAT  تحليل 

 )https://bat.infspire.org/(  .شد تحليل،    انجام  اين  در 

پروتئيني توالي  عنوان مجموعه  به    Arabidopsis thalianaهاي 

توالي  ) query(   مرجع  پروتئيني و     Sesamum indicumهاي 

نتايج  به  گرفتند.  قرار  استفاده  مورد  هدف  ژنوم  عنوان 

دايره دست به  نمودار  يك  قالب  در  به  )  circos plot(   اي آمده 

هاي ژني تكرارشده  تصوير كشيده شد كه امكان شناسايي جفت 

  .كند ها را فراهم مي و ارزيابي حفظ تكاملي آن 

ژن  بيان  ژن :  WOX  هاي تحليل  بيان  در    WOX  هاي تحليل 

انجام   ١٤٠٤آزمايشگاه مركزي دانشگاه محقق اردبيلي در سال  

در كنجد تحت   WOX هاي براي بررسي الگوي بياني ژن   گرفت. 

دشتستان از مؤسسه  و    رقم سرداري   دو تنش خشكي، بذرهاي  

ضدعفوني   از  پس  شدند.  تهيه  كرج  كشاورزي  تحقيقات 

  پريود سطحي، بذرها در شرايط هيدروپونيك در اتاق رشد با فتو 

ساعت تاريكي كشت داده شدند. دو   ٨ساعت روشنايي و  ١٦

جوانه  از  پس  گياهچه هفته  اسمزي  زني،  تنش  تحت  ها 

 ٦٠٠٠ول با وزن مولكولي  ك اتيلن گلي شده با استفاده از پلي كنترل 

(PEG 6000)     قرار گرفتند؛    بار   - ٣و در سطح پتانسيل اسمزي

 ,.Jatav et alو همكاران ( جاتاو سطحي كه بر اساس گزارش  

سازي شرايط  عنوان تنش اسمزي متوسط براي شبيه به )  2021

.  آبي در شرايط آزمايشگاهي مورد استفاده قرار گرفته است كم 

ژنوتيپ سرداري   مختلف  تحليل صفات  و  تجزيه  اساس  بر 

حساس  عنوان رقم نيمه عنوان رقم متحمل و رقم دشتستان به به 

برداري از برگ  . نمونه ) Padyab et al., 2025شناسايي شدند ( 

ساعت پس از اعمال    ٤٨و    ٢٤،  ١٢)،  شاهد (   ٠هاي  در زمان 

طرح    صورت فاكتوريل در قالب  تنش انجام شد. آزمايش به 

تصادفي  زمان   ) CRD(   كاملاً  و  تيمار  هر  براي  و  شد  اجرا 

برداري، سه تكرار زيستي در نظر گرفته شد كه هر تكرار  نمونه 

  . طور تصادفي بود شده از پنج گياه به آوري هاي جمع شامل برگ 



همكاران و صبوري   ...   ) .Sesamum indicum L(  در كنجد   WOXي  ژن  تحليل ژنومي خانواده 
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فريز شده و  ها در نيتروژن مايع  بلافاصله پس از برداشت، نمونه 

  گراد نگهداري شدند.  درجه سانتي   - ٧٠در دماي  

  RNXplus  ها با استفاده از كيت كل از نمونه  RNA استخراج 

شد (  انجام  تهران)  سيناكلون،  گونه   . شركت  هر    براي حذف 

DNA   باقي نمونه ژنومي  تيمار    DNase I  با  RNA هاي مانده، 

كامل   PCR هاي ژنومي با انجام واكنش  DNA شدند. حذف 

معكوس  رونويسي  گرديد؛    ) no-RT  هاي كنترل (   بدون  تأييد 

ت  اين كنترل   PCRكثير  عدم مشاهده  دهنده حذف  ها نشان در 

دهد كه  ژنومي بود. اين رويكرد اطمينان مي  DNA آميز موفقيت 

ها  بعدي تنها بيان واقعي ژن  qPCR هاي و تحليل  cDNA سنتز 

مي  نشان  كيت  cDNA سنتز   .دهد را  از  استفاده  با  اول    رشته 
TransScript  First-Strand cDNA Synthesis SuperMix  

ترانس (  نمايندگي  تجهيز،  يكتا  گرفت.  شركت  صورت  ژن) 

انتخاب   هاي آغازگر  ژن  سه  براي   WOX  شده اختصاصي 

 )SiWOX9 ،  SiWOX16 ،    وSiWOX36  ( افزار با استفاده از نرم  

Primer3.0   ژن اين  انتخاب  شدند.  بررسي  طراحي  براي  ها 

الگوي بيان تحت تنش خشكي مبتني بر تحليل ساختار دميني  

تمامي اعضاي  ) و طبقه ٤(شكل   انجام شد.  بندي فيلوژنتيكي 

  Homeodomainشده  داراي دمين محافظت   WOXژني    خانواده 

و تنظيم رونويسي ضروري    DNA  هستند كه براي اتصال به 

تفاوت  ژن  سه  اين  اما  قابل است،  ساختاري  در  هاي  توجهي 

موتيف دمين  و  نشان ها  كه  دارند  اضافي  دهنده  هاي 

  علاوه بر   SiWOX16ژن    .هاست يافتگي عملكردي آن تخصص 

Homeodomain دمين داراي    HD-ZIP_Nو    bZIP_2هاي  ، 

دهنده  هاي پاسخ و تنظيم بيان ژن  DNA است كه در اتصال به 

به  تنش،  اسيد  به  مانند  هورموني  مسيرهاي  طريق  از  ويژه 

ويژگي )  ABA(   آبسزيك  اين  دارند.  نقش  اكسين  نشان  و  ها 

هاي تنظيمي  ممكن است در شبكه   SiWOX16  ژن   دهد كه مي 

  در مقابل، ژن   .مرتبط با تنش خشكي فعاليت مهمي داشته باشد 

SiWOX36   هاي خاصي مانند  داراي دمينMyosin_tail_1    و

LRRFIP superfamily   است كه عمدتاً با تعاملات پروتئين-

  اين .  هستند   مرتبط   سلولي   رساني پيام   فرآيندهاي   و   روتئين پ 

احتمالاً از طريق    SiWOX36  ژن   دهد كه مي   نشان   ها مشخصه 

سيگنال  و  تنظيمي  تنش  مسيرهاي  به  پاسخ  در  متفاوت  دهي 

دارد  مشاركت  دمين    SiWOX9  ژن   .خشكي  اگرچه 

را داراست، اما فاقد بسياري از   Homeodomain شده محافظت 

شده در دو ژن ديگر است و ساختاري  هاي كمكي مشاهده دمين 

خانواده كلاسيك  از  ژن    ؛ دارد  WOX گ ژني   تر  اين  بنابراين، 

براي مقايسه الگوهاي بيان ميان اعضاي داراي  مهم  عنوان ژن  به 

علاوه بر    .شده انتخاب شد تنوع ساختاري و اعضاي محافظت 

كه  داد  نشان  فيلوژنتيكي  تحليل  ،  SiWOX9  هاي ژن   اين، 

SiWOX16   و  SiWOX36   متفاوت  در شاخه فيلوژنتيكي  هاي 

گيرند، كه بيانگر واگرايي تكاملي و احتمال عملكردهاي  قرار مي 

ها در تنظيم رشد و پاسخ به تنش خشكي در كنجد  متفاوت آن 

در مطالعه  ژن مرجع  عنوان  به   18S rRNA  . ژن ) ١(جدول    است 

  . حاضر انتخاب گرديد 

دستگاه   qRT-PCR  واكنش   StepOne Real-Time PCRبا 

System   شركت  Applied Biosystems    انجام شد. حجم نهايي

شامل    ٢٠واكنش   كه  بود  محلول   ١٠ميكروليتر    ميكروليتر 

SYBR Premix ExTaq™ (2x)  ،ميكروليتر  ١  cDNA  

( رقيق  و    ٠/ ٤)،  ١:١٠شده  مستقيم  آغازگرهاي  از  ميكروليتر 

غلظت   (با  و    ١٠معكوس  آب    ٨/ ٢پيكومول)،  ميكروليتر 

يونيزه بود. شرايط چرخه حرارتي شامل دناتوراسيون اوليه  دي 

  ٩٥چرخه شامل    ٤٠ثانيه و    ٣٠مدت  گراد به درجه سانتي   ٩٥در  

واكنش براي  ثانيه بود.    ٣٠درجه براي    ٦٠ثانيه و    ٥درجه براي  

ها با استفاده  هر نمونه در سه تكرار فني اجرا شد. ميزان بيان ژن 

محاسبه شد.  )   ,2001Livak and Schmittgen(   ٢-CTΔΔاز روش 

كه تغيير معني ژن  آزمون هايي  با  داشتند  بيان  و در   t داري در 

 . مشخص شدند  p < 0.01 يا  p < 0.05 داري سطح معني 
  

    SiWOX36  و   SiWOX9 ،  SiWOX16ژن    سه   آغازگرهاي   توالي   - ١  جدول 
Table 1. Primer sequences and amplicon size of SiWOX9, SiWOX16, and SiWOX36 genes  

ناحيه تكثيرشونده طول  

Amplicon length 

   توالي آغازگر

Primer sequence 
 نام ژن 

Gene name 
218 5-ACCACCAACCTAATAAACCCC-3 F SiWOX9 5-ATCCACCACCTGAATCCTCC-3 R 

138 5-GCTTTTGGGCACATTGAGGG-3 F SiWOX16 5-GAAGAGTAGCGGTGGAGTCG-3 R 

239 5-TCCTCTCTCTCTCTCTCTCTC-3 F SiWOX36 5-ATTTGCTTGCTGCTGCTG-3 R 
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  بحث نتايج و  

در كنجد شناسايي   WOX خانواده ژني در  ژن    ٣٦در اين مطالعه  

  ١٣، در برنج  WOX  ژن  ١٥،  Arabidopsis thalianaدر  .  شد 

ذرت   در  و  شده   ٢١ژن  شناسايي   ,.Haecker et al(  اند ژن 

2004; Van der Graaff et al., 2009; Zhang et al., 2010  .(

نامتقارن بوده و  ها در سطح كروموزوم پراكندگي آن  ها نسبتاً 

كروموزوم  به  مربوط  تراكم  بررسي  بود  ٢ و  ١ هاي بيشترين   .

پروتئين ويژگي  فيزيكوشيميايي  رمزگذاري هاي  شده  هاي 

  ١٧٥اي از  ها در بازه ها نشان داد كه طول آن توسط اين پروتئين 

 )SiWOX16 (    اسيدآمينه   ٨٥٣تا  )SiWOX33  (  و دارد  قرار 

اسيدآمينه است. وزن مولكولي    ٢٦٠ميانگين طول كلي حدود 

تا   ) SiWOX16(  دالتون براي  ٢٠١١٣/ ٤٥  ها نيز از اين پروتئين 

دهنده  متغير بوده و نشان  ) SiWOX33(  دالتون براي   ٩٣٥١٨/ ٦٢

  تنوع ساختاري ميان اعضاي خانواده است. نقطه ايزوالكتريك 

 )pI  ( كه بيانگر ويژگي بار خالص پروتئين در  pH    ،خاص است

كه    شد   ثبت   ) SiWOX29(   ٩/ ٥٦  تا  ) SiWOX4(   ٤/ ٩٩  بين 

پروتئين  اين  شيميايي  رفتارهاي  در  تفاوت  در  بيانگر  ها 

  ).  ٢است (جدول  هاي مختلف  محيط 

 ) گريزي دوستي/آب ميانگين كلي آب (   GRAVY  مقادير شاخص 

نشان آبكه  ميزان  آبدهنده  يا  پروتئين دوستي  گريزي 

  منفي بود و در بازه  SiWOX هايپروتئيناست، براي تمام  

٠/ ٠٧٣-   )SiWOX28  (  - ١/ ٠٠٧) تاSiWOX9  (  قرار گرفت

مي نشان  اينكه  تمامي  آب پروتئين   دهد  ماهيت  دوست  ها 

ها كه معياري  دارند. همچنين، شاخص آليفاتيك اين پروتئين 

)  SiWOX18(  ٥٠شود، از  براي پايداري گرمايي محسوب مي 

متغير بود و بيانگر پايداري نسبتاً بالاي  )  SiWOX17(   ٩٢/ ٥٥تا  

درون  بيني محل  ها در شرايط محيطي متغير است. نتايج پيش آن 

نشان داد كه بيشتر   در كنجد  WOX هاي خانواده سلولي پروتئين 

قرار دارند كه اين امر با نقش   هاي اين خانواده در هسته پروتئين 

عنوان  WOX  شده شناخته  به  رونويسي  ها  هماهنگ  عوامل 

علاوه  ژن است.  برخي  در  آن،  سيتوپلاسم،  بر  در  حضور  ها 

پراكسي  ميتوكندري،  غشاي  كلروپلاست،  و  واكوئول  زوم، 

هاي احتمالي مكمل  پلاسمايي نيز مشاهده شد كه بيانگر نقش 

در تنظيم فرآيندهاي سلولي مختلف از جمله پاسخ به تنش،  

به  است.  انرژي  متابوليسم  و  پروتئين فتوسنتز  مانند ويژه    هايي 

SiWOX02  ،SiWOX14  ،SiWOX17   و SiWOX23   داراي

پيش  محل  مي بيني چندين  كه  بودند  نشان شده    دهنده تواند 

ها در سلول باشد. همچنين،  جايي يا عملكرد چندگانه آن جابه 

پروتئين  از  مانند برخي  مشابه    SiWOX28  و  SiWOX26 ها 

تشخيص    Arabidopsis thalianaدر    At5g60690.1  پروتئين 

اي قرار دارد و اين موضوع اعتبار  داده شدند كه در كلاس هسته 

  ). ١و شكل    ٢(جدول    كند آمده را تأييد مي دست نتايج به 

  WOX  منظور بررسي روابط تكاملي بين اعضاي خانواده ژني به 

توالي  اساس  بر  فيلوژنتيكي  آمينواسيدي  درخت  هاي 

ژن بيني پيش  از  كنجد  WOX هاي شده  و   ) SiWOX(   در 

شد )  AtWOX(   آرابيدوپسيس  درخت ) ٢(شكل    ترسيم   .  

خوشه   فيلوژني  به  منجر  ژن حاصل،  در  بندي  گروه    چهار ها 

مجزا گرديد كه هر گروه با رنگ مشخصي نمايش داده شد.  

ژن، مشاهده شد. كمترين    ٢٠با    آبي بيشترين تعداد ژن در گروه  

ژن از    پنج بود كه تنها شامل    اي قهوه تعداد ژن مربوط به شاخه  

عنوان  ها به در محل انشعاب   Bootstrapهر دو گونه بود. مقادير  

ها محاسبه شد و  ه و شاخصي براي ارزيابي اطمينان آماري گر 

نشان  بالا  بالاي خوشه مقادير  اعتبار  بود بندي دهنده  نتايج    .ها 

در طول    WOX  آمده بيانگر آن است كه ساختار ژني دست به 

اي تا حد زيادي محافظت شده است، كه اين  گونه تكامل بين 

مي  پيش موضوع  براي  مبنايي  ژن تواند  عملكرد   هاي بيني 

SiWOX    ها در آرابيدوپسيس باشد هاي آن خانواده بر اساس هم  

 )Van der Graaff et al., 2009  .(  ،پيشين بر اساس مطالعات 

به سه شاخه اصلي تقسيم    Arabidopsisدر   WOX هاي پروتئين 

و نتايج حاصل از اين پژوهش نيز   ) Wu et al., 2019(   شوند مي 

در كنجد همانند بسياري از   WOX هاي نشان داد كه پروتئين 

قرار  گونه  مجزا  فيلوژنتيكي  شاخه  سه  در  ديگر،  گياهي  هاي 

).  ٢  شكل ) ( Lian et al., 2014; Wu et al., 2019(   گيرند مي 

هم  خوشه اين  گونه ترازي  بين  علاوه ها  الگوي  ها،  تأييد  بر 

هاي كليدي مرتبط با  تواند در شناسايي ژن تكاملي مشترك، مي 

برنامه  در  همچنين  و  كنجد  تكوين  و  رشد  هاي  فرايندهاي 

 .نژادي ژنتيكي اين گياه مورد استفاده قرار گيرد به 
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  يابي زيرسلولي ها و مكانآن هاي پروتئينشده در كنجد، ويژگيشناسايي WOX ژن ٣٦فهرست  -٢جدول 
Table 2. List of 36 identified WOX genes in sesame, their sequence features, and subcellular localization 

 نام 

ژن     

Gene 
name 

  گروه 

 لينكاژي 
Linkage 
group 

 موقعيت  

و پايان   شروع   

Start  
and End 

طول  

 اسيدآمينه 
Length 

(aa) 

وزن  

مولكولي  

) دالتون كيلو (   

MW 
(kDa) 

نقطه  

 ايزوالكتريك 
pI 

+    ژين آسپار ( 

ين) گلوتام   

(Asp + 
 Glu) 

نين +  ي آرژ ( 

) ليزين   

(Arg +  
Lys) 

يابي مكان   

زيرسلولي     

Subcellular 
 localization 

SiWOX01 LG01 9307691-9310369 221 24.777 6.02 31 28 nucl: 14 
SiWOX02 LG01 11869357-11862772 845 92.378 5.96 87 77 chlo: 8, extr: 5, cyto: 1 
SiWOX03 LG01 13966545-13969909 351 39.789 6.2 42 37 nucl: 13, plas: 1 
SiWOX04 LG01 15178310-15180598 364 40.149 4.99 57 44 nucl: 13, pero: 1 
SiWOX05 LG01 16506768-16504182 304 33.976 8.46 37 40 nucl: 13, pero: 1 
SiWOX06 LG01 9234035-9236969 352 40.375 9.11 38 47 nucl: 12, cyto: 2 
SiWOX07 LG02 6568743-6567130 247 27.804 9.25 28 34 nucl: 12, cyto: 1, plas: 1 
SiWOX08 LG02 10738439-10740913 257 28.091 5.81 26 21 nucl: 12, chlo: 1, vacu: 1 
SiWOX09 LG02 10444538-10445549 231 25.740 8.91 37 42 nucl: 13, pero: 1 
SiWOX10 LG02 15181435-15184279 331 37.718 9.1 37 46 nucl: 14 
SiWOX11 LG02 15262273-15264616 212 24.006 8.74 27 31 nucl: 14 

SiWOX12 LG03 8290214-8296829 840 92.258 6.28 87 79 
nucl: 5, chlo: 4, vacu: 2, cysk: 2, cyto: 

1 
SiWOX13 LG03 16326391-16324701 269 29.915 8.71 37 42 nucl: 13, pero: 1 
SiWOX14 LG03 21851589-21849882 237 27.238 8.52 33 36 nucl: 7, cyto: 4, mito: 1, plas: 1, extr: 1 
SiWOX15 LG04 367287-365616 325 36.157 7.58 43 44 nucl: 13, pero: 1 
SiWOX16 LG04 13103515-13104874 175 20.113 8.43 22 24 nucl: 13, chlo: 1 

SiWOX17 LG04 15028495-15015420 835 91.678 5.86 86 74 
cyto: 8, nucl: 2, mito: 2, chlo: 1, vacu: 

1 
SiWOX18 LG04 17235642-17233986 248 28.295 8.7 22 25 nucl: 12, chlo: 1, vacu: 1 
SiWOX19 LG05 16670030-16672793 263 28.425 5.97 26 23 nucl: 9, chlo: 4, plas: 1 
SiWOX20 LG06 11199920-11201843 307 34.140 8.15 40 42 nucl: 13, pero: 1 
SiWOX21 LG06 17019333-17013344 841 92.750 6 88 78 cyto: 10, nucl: 2, chlo: 1, vacu: 1 

SiWOX22 LG07 8255794-8239690 831 91.822 5.99 87 74 
nucl: 5, cyto: 4, vacu: 2, chlo: 1, mito: 

1, cysk: 1 
SiWOX23 LG08 273987-280075 847 93.117 6.18 90 82 chlo: 8, nucl: 3, cysk: 2, mito: 1 

SiWOX24 LG08 7910735-7913800 391 42.430 6.86 31 30 
nucl: 7.5, cyto_nucl: 5, mito: 4, cyto: 

1.5, chlo: 1 

SiWOX25 LG08 7910735-7913800 364 39.766 7.77 28 29 
nucl: 9.5, cyto_nucl: 5.5, mito: 3, chlo: 

1 

SiWOX26 LG09 2178059-2170825 838 91.785 6 87 75 
chlo: 8, nucl: 3, cysk: 2, mito: 

1 similar to seq At5g60690.1 of class 
nucl 

SiWOX27 LG09 2705372-2707186 207 24.187 9.34 16 24 nucl: 8, cyto: 2, plas: 2, mito: 1, extr: 1 

SiWOX28 LG09 5519865-5528848 839 91.852 5.81 88 74 
chlo: 4, nucl: 4, plas: 3, mito: 1, E.R.: 1, 
golg: 1 similar to seq At5g60690.1 of 

class nucl 
SiWOX29 LG09 5038479-5035598 181 21.025 9.56 14 24 nucl: 8, cyto: 2, plas: 2, mito: 1, extr: 1 
SiWOX30 LG11 2731873-2728727 315 35.432 8.64 40 45 nucl: 13, pero: 1 
SiWOX31 LG11 5681389-5679695 373 41.055 5.89 53 49 nucl: 13, pero: 1 
SiWOX32 LG12 4580359-4577201 385 42.718 6.71 33 32 nucl: 10, mito: 3, cysk: 1 
SiWOX33 LG12 5562726-5556645 853 93.518 5.85 89 78 chlo: 8.5, chlo_mito: 5, nucl: 3, cysk: 2 
SiWOX34 LG15 4439230-4441002 269 29.917 8.05 38 40 nucl: 13, pero: 1 
SiWOX35 LG15 7639150-7635656 270 30.229 5.61 34 28 nucl: 12, extr: 1, cysk: 1 
SiWOX36 LG15 7208064-7210107 284 31.881 6.46 32 30 nucl: 14 

aa: اسيدهاي آمينه؛ kDa:  افزاربيني نرمنتايج پيش ؛دالتونكيلو WoLF PSORT هاي مختلفي از  هاي مورد بررسي در اندامكنشان داد كه پروتئين

 ، ميتوكندري(pero) زوم، پراكسي(plas) ، غشاي پلاسمايي(cysk) ، اسكلت سلولي(cyto) ، سيتوپلاسم(chlo) ، كلروپلاست(nucl) جمله هسته

(mito)سلولي، فضاي خارج (extr)واكوئل ، (vacu)دستگاه گلژي ، (golg) و شبكه آندوپلاسمي (E.R.)  

aa; amino acids; kDa: Kilo dalton. WoLF PSORT prediction results showed multiple possible subcellular localizations including 
nucleus (nucl), chloroplast (chlo), cytoplasm (cyto), cytoskeleton (cysk), plasma membrane (plas), peroxisome (pero), mitochondrion 

(mito), extracellular space (extr), vacuole (vacu), Golgi apparatus (golg), and endoplasmic reticulum (E.R.). 
 



  ١٤٠٤/  ٢شماره  / ١٢ جلد / هاي ژنتيك گياهي پژوهش

١١ 

 

هاي  بيني جايگاه سلولي پروتئيناين نمودار، پيش. در گياه كنجد WOX هايينپروتئ زيرسلولي جايگاه  نمودار -١ شكل

ها از آبي به قرمز بيانگر افزايش  دهد. شدت رنگ را در گياه كنجد نمايش مي WOXهاي خانواده شده توسط ژنرمزگذاري

دهنده احتمال بالاتر و تجمع بيشتر پروتئين  احتمال حضور پروتئين در آن بخش سلولي است؛ به اين معنا كه رنگ قرمز نشان

  .باشددر آن اندامك يا ناحيه سلولي مي
Figure 1. Subcellular Localization of WOX proteins in sesame. The color intensity ranges from blue to red, 

indicating an increasing likelihood of protein presence in the respective cellular compartment; red color signifies 
a higher probability and greater accumulation of the protein in that organelle or cellular region. 
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اين درخت فيلوژنتيكي بر اساس توالي كامل   و آرابيدوپسيس. در گياه كنجد WOX هايپروتئين فيلوژنتيكي درخت  -٢شكل 

 افزاردر نرم    Maximum Likelihoodو با استفاده از روش پروتئين آرابيدوپسيس ١٥و  كنجد WOX پروتئين ٣٦اي اسيد آمينه

MEGA  تكرار ١٠٠٠با  ٧نسخه Bootstrap هايهاي مختلف ژنرسم شده است. زيرخانواده WOX هاي رنگي  زمينهبا پس

بندي  را نشان داده و دسته WOX اند. اين درخت، روابط تكاملي بين اعضاي خانوادهها مشخص شدهمتفاوت در كنار نام ژن

  .سازدهاي مجزا را برجسته ميها در خوشهآن 
Figure 2. Phylogenetic tree of WOX proteins in sesame and Arabidopsis. This phylogenetic tree was constructed 

based on the full-length amino acid sequences of 36 WOX proteins from sesame and 15 WOX proteins from 
Arabidopsis, using the Maximum Likelihood method in MEGA version 7.0 with 1,000 bootstrap replicates. 

Different WOX gene subfamilies are indicated by distinct background colors next to the gene names. The tree 
illustrates the evolutionary relationships among members of the WOX family and highlights their classification 

into distinct clusters. 
 

عناصر    WOXهاي  ژن از  فراواني  تنوع  داراي  كنجد  در 

كه  تنظيم  هستند  خود  پروموتري  نواحي  در  سيس  كننده 

باشد. ها ميدهنده تنظيم پيچيده و چندلايه بيان اين ژننشان

مجموع،   ناحيه   ٦١در  در  سيس  تنظيمي  عنصر  نوع 

ژن اصلي    SiWOX  هايپروموتري  عناصر  شد.  شناسايي 

ما ژن   CAAT-boxو    TATA-box  نندپروموتر  تمام  ها  در 

،  SiWOX18  هاي ژن   ها در بيشترين فراواني آن و  حضور دارند  

SiWOX31    وSiWOX36    .شد تحليل  همچنين  مشاهده 

ها داراي مجموعه متنوعي از  نشان داد كه اين ژن سيس  عناصر 

عناصر تنظيمي هستند كه در پاسخ به شرايط نوري، هورموني و  

آن تنش  ميان  در  دارند.  نقش  عناصر  هاي محيطي    ABREها، 

عنصر پاسخ به  (   MBSدهنده به آبسيزيك اسيد) و  عنصر پاسخ ( 

  ها مانند در بسياري از ژن )  MYB  شونده به تنش خشكي و متصل 
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)  AtWUS(شاخه    SiWOX36و   SiWOX18 ، ) AtWOX5(شاخه 

ها  اين ژن ي  دهنده نقش تنظيمي احتمال مشاهده شدند كه نشان 

به تنش  پاسخ  است. وجود عناصر  در  هاي خشكي و شوري 

LTR   ژن مانند در   و   SiWOX4  ،SiWOX5  ،SiWOX6  هايي 

SiWOX13   دهد كه برخي از اعضاي خانواده نشان مي SiWOX 

شوند. افزون بر اين، حضور عناصري  در پاسخ به سرما فعال مي 

ژن   TCT-motifو    G-box  ،GT1-motifمانند   نظير در    هايي 

SiWOX3  ،SiWOX10  ،SiWOX14   و  SiWOX18   تواند  مي

و احتمالاً در رشد   باشد ها توسط نور تنظيم اين ژن  دهنده نشان 

هاي فتوسنتزي نقش دارند. همچنين، عناصر مرتبط با پاسخ  بافت 

  TCA-element  و   TGA-elementهاي رشد مانند  به هورمون 

به  استيك كه  ايندول  اسيد  به  پاسخ  در  و  )  IAA(   ترتيب 

مي  اسيد عمل  در ژن ساليسيليك  ،  SiWOX4  هايي چون كنند، 

SiWOX7  ،SiWOX13   و SiWOX20   شناسايي شدند و نشان

ژن مي  اين  كه  سيگنال دهند  مسيرهاي  در  هورموني  ها  دهي 

وجود  دارند.  -WUNو    TC-rich repeats  عناصر   مشاركت 

motif   ژن از  برخي  در  آن نيز  نقش  بيانگر  به  ها  پاسخ  در  ها 

طور كلي، نتايج  هاي مكانيكي است. به هاي دفاعي و آسيب تنش 

در كنجد   SiWOX اين تحليل بيانگر آن است كه خانواده ژني 

ها را قادر  قرار دارد كه آن سيس    اي از عناصر تحت تنظيم پيچيده 

هاي زيستي  يندهاي رشد، نمو و پاسخ به تنش آ سازد تا در فر مي 

  ). ٣  (شكل   و غيرزيستي نقش مهمي ايفا كنند 

  

 
اين نمودار توزيع عناصر تنظيمي سيس را  . در گياه كنجد WOX هايدر نواحي پروموتري ژن سيس تنظيمي عناصر -٣شكل 

دهنده نوع خاصي از عنصر  دهد. هر رنگ نشاننشان مي WOX هايباز بالادست از محل آغاز ترجمه ژنجفت  ٢٠٠٠در ناحيه 
  .هاي غيرزيستي، نور و...) است ها، تنشتنظيمي (مانند پاسخ به هورمون

Figure 3. Cis-regulatory elements in the promoter regions of WOX genes in sesame. This diagram shows the 
distribution of cis-regulatory elements within the 2000 base pairs upstream of the translation start site of WOX 

genes. Each color represents a specific type of regulatory element, such as those responsive to hormones, abiotic 
stresses, light, and others. 
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ها از نظر تعداد  نتايج تحليل ساختار ژني نشان داد كه اين ژن 

قابل تنوع  داراي  اينترون  و  به دو  اگزون  و  توجهي هستند 

اي از  شوند. بخش عمدهالگوي ساختاري متمايز تقسيم مي

مانند  ژن ، SiWOX07  ،SiWOX08  ،SiWOX09ها 

SiWOX14  ،SiWOX16  ،SiWOX18  ،SiWOX19 ،

SiWOX27،  SiWOX29  ،SiWOX34  و  SiWOX35    داراي

اين امر مي  ٣تا    ٢ساختار ساده با   تواند اگزون هستند كه 

اين   رونويسي سريع  در  تسهيل  و  ژنومي  فشردگي  بيانگر 

بهژن مقابل،  ها  در  باشد.  متغير  محيطي  شرايط  در  ويژه 

ژن  از  جمله  تعدادي  از  ،  SiWOX02  ،SiWOX12ها 

SiWOX17  ،SiWOX21  ،SiWOX22  ،SiWOX23 ،

SiWOX26  ،SiWOX28    وSiWOX33    ساختار داراي 

باشند. اگزون و تعداد متناظر اينترون مي  ١٩تا    ١٨پيچيده با  

ژن تكويني  اين  فرآيندهاي  با  معمولاً  چنداگزوني  هاي 

  پيرايش هايي مانند  تر بيان ژن و پديدهتر، تنظيم دقيقپيشرفته

عملكردي  مرتبط  متناوب تنوع  افزايش  موجب  كه  اند 

ميپروتئين ژن ها  ديگر،  سوي  از  ساختار  شود.  با  هايي 

مانند   ، SiWOX04  ،SiWOX05  ،SiWOX10متوسط 

SiWOX11  ،SiWOX20  ،SiWOX30  ،SiWOX31 ،

SiWOX32،  SiWOX24    وSiWOX25    داراي   ٦تا    ٤كه 

اگزون هستند، ممكن است نقش مياني بين دو گروه ساده  

طور كلي، اين تنوع در ساختار ژني  و پيچيده را ايفا كنند. به

در   SiWOX هايتمايز عملكردي و تكاملي ژن  دهندهنشان

هاي محيطي  مسيرهاي مختلف رشد، نمو و پاسخ به تنش

  .ب) ٤(شكل  است 

مشاهده نتايج  اساس  شكل  شده  بر  اعضاي    يهمه  ،٤در 

د WOX ژني  خانواده و    Homeodomain  مينشامل 

Homeodomain superfamily    در اصلي  نقش  كه  هستند 

به ژن DNA اتصال  بيان  تنظيم  و و  دارند  را  هدف  هاي 

شوند. برخي  محسوب مي WOX هايويژگي اصلي پروتئين

ژن مانند  از  ، SiWOX02  ،SiWOX12  ،SiWOX17ها 

SiWOX21  ،SiWOX22  ،SiWOX23  ،SiWOX26  

داراي دHomeodomain  ينبر دم علاوه  SiWOX33و مين  ، 

HALZ    ياHALZ superfamily  هاي خود در پروتئين  نيز  

بعدي و تنظيم  هستند كه ممكن است در پايداري ساختار سه

بر اين،  علاوه  .پروتئين نقش داشته باشد-تعاملات پروتئين

  ، SiWOX10 ،SiWOX14  ،SiWOX16ها مانند  در برخي ژن

SiWOX18  ،SiWOX19    وSiWOX35  ژاي  bZIP_2  وHD-

ZIP_N  در اتصال به  هادمينشود كه اين  مشاهده مي DNA 

تنش به  پاسخ  تنظيم  و  مسيرهاي  طريق  از  محيطي  هاي 

(مانند ژن  ABA هورموني  مؤثرند.  اكسين)  ديگري  و  هاي 

  SiWOX30  و  SiWOX04  ،SiWOX05  ،SiWOX20مانند  

را نيز   bZIP_1  مينو گاهي د  HALZ superfamilyدمين  

دارند كه بيانگر عملكردهاي تركيبي در تنظيم رشد و تمايز 

است  ژن  .بافتي  برخي  خاصدمينها،  در  مانند هاي  تري 

AC_N superfamily  ،Myosin_tail_1    ياLRRFIP 

superfamily  مي (بهمشاهده  ژنشود  در    هاي ويژه 

SiWOX11  ،SiWOX13  ،SiWOX34  و  SiWOX36  ( كه

سيگنال فرآيندهاي  يا  پروتئيني  تعاملات  با  دهي  احتمالاً 

 .اندسلولي مرتبط

مشاهدهبه الگوي  كلي،  ميطور  نشان  اگرچه  شده  كه  دهد 

در تمام اعضا حفظ شده است، اما   Homeodomain دمين

وجود   در  مانند  هايدمينتنوع   و  HALZ  ،bZIP  كمكي 

HD-ZIP_N  هاي عملكردي  موجب ايجاد تفاوتتواند  مي

ژن ميان  ساختاري  باشدشده   WOX هايدر  تنوع  اين   .

نشان اين   دهندهاحتمالاً  اعضاي مختلف  تكامل عملكردي 

خانواده براي ايفاي نقش در مسيرهاي متفاوت رشد و پاسخ  

الگوي    .الف)  ٥(شكل   هاي محيطي در كنجد است به تنش

هاي  پروتئينحفاظت اسيدهاي آمينه در ناحيه دمين مشترك  

 WebLogo در گياه كنجد با استفاده از ابزار  WOX  خانواده

اي  مورد بررسي قرار گرفت. مطابق تصوير، اسيدهاي آمينه

لوسين)  ( L تريپتوفان) و(  W،  )ليزين(  K،  )نينيآرژ( R مانند

موقعيت  برخي  بزرگدر  اندازه  با  توالي،  از  تر  هاي خاص 

ها  دهنده سطح بالاي حفاظت آن اند كه نشان نمايش داده شده 

توالي  بين  مختلف  در  بالا  هاي  حفاظت  ميزان  اين  است. 

احتمال  بيانگر اهميت عملكردي اين نواحي بوده و به تواند مي 

مرتبط هستند كه وظيفه اتصال   Homeodomain  زياد با ناحيه 

هايي از توالي كه  را بر عهده دارد. در مقابل، در بخش  DNA به 
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شود، ميزان حفاظت  تري مشاهده مي تر و متنوع حروف كوچك 

پذيري عملكردي  دهنده انعطاف تواند نشان تر است كه مي پايين 

طور كلي، نتايج حاصل از  يا ساختاري در آن نواحي باشد. به 

در كنجد داراي   WOX هاي پروتئين دهد كه  اين تحليل نشان مي 

نواحي عملكردي با سطح حفاظت بالا هستند كه احتمالاً در  

تنظيم رشد، تمايز سلولي و توسعه بافتي نقش دارند، هرچند  

براي تأييد قطعي اين كاركردها به مطالعات عملكردي تكميلي  

  .ب)   ٥(شكل   نياز است 
  

 
درخت فيلوژنتيكي بر  . (الف) در گياه كنجد WOX هايژن (ب) اينترون-و ساختار اگزون فيلوژنتيكي (الف) درخت  -٤شكل 

در  Bootstrap تكرار ١٠٠٠و  پيوسته-كنجد، با استفاده از روش همسايگي WOX هاياي ژناساس توالي كامل اسيدآمينه
ساختار  د. (ب) انهاي متفاوت مشخص شدهبا رنگ WOX هايهاي مختلف ژنرسم شده است. زيرخانواده MEGA افزارنرم 

هاي  هاي عمومي ترسيم شده است. جعبهدست آمده از دادههاي ژنومي بهبا استفاده از موقعيت  WOX هاياينترون ژن-اگزون
هستند.   (UTR)اي هاي آبي نمايانگر نواحي غيرترجمهها، و جعبهدهنده اينترونها، خطوط سياه نشاندهنده اگزونقرمز نشان

  .ها با مقياس پايين شكل قابل تخمين است ها و اينترون. طول اگزوندهندرا نشان مي پيرايش فاز ٢و  ١، ٠اعداد 
Figure 4. Phylogenetic tree (A) and exon-intron structure (B) of WOX genes in Sesame. (A) An unrooted 

phylogenetic tree based on the full-length amino acid sequences of WOX genes in sesame was constructed using 
the Neighbor-Joining method with 1000 bootstrap replicates in MEGA software. Distinct colors indicate 
different WOX gene subfamilies. (B) The exon-intron structure of WOX genes, drawn based on genomic 

positions obtained from public data. Red boxes represent exons, black lines indicate introns, and blue boxes 
denote untranslated regions (UTRs). Numbers 0, 1, and 2 indicate splice phases. The relative lengths of exons 

and introns can be estimated using the scale below the figure. 



همكاران و صبوري   ...   ) .Sesamum indicum L(  در كنجد   WOXي  ژن  تحليل ژنومي خانواده 

 

١٦ 

 

هر رنگ  (الف)  .گياه كنجد WOX هايدر پروتئين(ب)  هاو لوگوي توالي آن(الف)  شدهحفاظت   هايدمين شناسايي -٥شكل 
ها در سمت راست  دمينها در طول توالي پروتئين مشخص شده است. نام خاص بوده و موقعيت آن دميندهنده يك نشان

هاي  دميننمايش لوگوي توالي (ب)  .پايين شكل قابل تخمين است  راهنمايها با اند و طول پروتئيننشان داده شده
  دميندهنده ميزان فراواني اسيدآمينه در آن موقعيت از ارتفاع هر حرف نشان .WebLogo افزارشده با استفاده از نرمشناسايي

  .باشدهاي مختلف مياست كه بيانگر ميزان حفاظت آن در بين ژن
Figure 5. Identification of conserved domains (A) and their sequence logos (B) in WOX proteins of sesame. (A) 

Each color represents a specific domain, and their positions along the protein sequences are indicated. The 
names of the domains are shown on the right, and the protein lengths can be estimated using the scale bar at the 
bottom of the figure. (B) Sequence logos of the identified domains generated using the WebLogo software. The 

height of each letter represents the frequency of the corresponding amino acid at that position within the domain, 
reflecting its degree of conservation among different genes. 

  

تحليل  و  بين   تجزيه     Arabidopsis thalianaسينتني 

هاي اين خانواده داراي  نشان داد كه ژن   Sesamum indicumو 

اي بين دو گونه هستند و چندين جفت  خطي گسترده روابط هم 

هاي مختلف شناسايي شد. پراكندگي  ژن ارتولوگ در كروموزوم 

ها در  ها در سطح چندين كروموزوم و عدم تمركز آن اين ارتباط 

يك ناحيه خاص بيانگر آن است كه گسترش اين خانواده ژني  

اي  هاي قطعه شدگي مضاعف در كنجد احتمالاً بيشتر تحت تأثير  

نقش   هرچند  است،  بوده  ژنوم  كل  تكثير  رويدادهاي  يا 

طور كامل رد  توان به را نيز نمي پشت سرهم    هاي شدگي مضاعف 

دهنده  هاي سينتني ممكن است نشان كرد. همچنين حفظ بلوك 

س از واگرايي دو گونه  ها پ سطحي از حفاظت تكاملي اين ژن 

كننده  باشد و احتمالاً حاكي از غالب بودن فشار انتخابي خالص 

  ). ٦(شكل    ها است در طول فرآيند تكامل آن 

و   سرداري (   كنجد   ژنوتيپ دو  در   WOX هاي تحليل بيان ژن 

خشكي   ) دشتستان  تنش  ژن :  تحت  بيان  الگوي  هاي  بررسي 

SiWOX9  ،SiWOX16   و SiWOX36  در دو ژنوتيپ سرداري 

 )S  ( دشتستان ن D(    و  تفاوت شان )  در  دهنده  آشكار  هاي 

ها در برابر شرايط مختلف است. در  هاي تنظيمي اين ژن واكنش 

ژن  را در طول    SiWOX9  ژنوتيپ سرداري،  افزايشي  روندي 

  ٤٨در  برابر    ١/ ٥٥اي كه مقدار بيان آن به  گونه زمان نشان داد؛ به 

تواند بيانگر  ساعت افزايش يافت. اين افزايش تدريجي بيان، مي 

اين ژن در تنظيم فرآيندهاي سازگاري يا بازسازي    احتمالي   نقش 

، افزايش  SiWOX16سلولي در پاسخ به تنش باشد. در مورد ژن  
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به  بود؛  بسيار چشمگيرتر  به  طوري بيان    ٢٤در  برابر    ٦/ ٣٤كه 

نسبت به شرايط   ساعت  ٤٨در  برابر  ٢٢/ ٩٨ساعت و سپس به  

دهنده  توجه در بيان ژن، احتمالاً نشان رسيد. اين جهش قابل   بهينه 

كليدي  سيگنال  SiWOX16 نقش  مسيرهاي  با  در  مرتبط  دهي 

هاي  زا است، زيرا ژن ها در شرايط تنش رشد يا بازآرايي بافت 

هاي  معمولاً با تقسيم سلولي و تنظيم رشد بافت  WOX خانواده 

نيز در ژنوتيپ سرداري    SiWOX36  اند. ژن مريستمي در ارتباط 

برابر    ٣/ ٣٣افزايش تدريجي مشابهي داشت و مقدار آن بيش از  

رسيد كه بيانگر مشاركت  نسبت به نمونه شاهد ساعت    ٤٨در  

در    .اين ژن در فرآيندهاي پاسخ تطبيقي به شرايط محيطي است 

محسوسي   تفاوت  بيان  الگوي  دشتستان،  ژنوتيپ  در  مقابل، 

ژن  بيان  مقدار  ابتدا   SiWOX9  داشت.  از    ٢٤(   در  بعد  ساعت 

ش يافته  ساعت مجدداً افزاي   ٤٨اندكي كاهش يافت اما در    تيمار) 

دهد  رسيد، كه نشان مي نسبت به نمونه شاهد  برابر    ١/ ٩٤و به  

اين ژن در مراحل اوليه واكنش خفيفي داشته اما در مراحل بعدي  

تر شده است. در  هاي محيطي فعال تدريج در پاسخ به محرك به 

ساعت كاهش يافت كه بيانگر    ٤٨، بيان در  SiWOX16مورد ژن  

ژنوتيپ دشتستان   تنظيمي  مسيرهاي  در  ژن  اين  كمتر  فعاليت 

داد و   SiWOX36  ژن   بيان   است.  نشان    ٤٨  نيز روندي مشابه 

ژن  كاهش يافت. اين تغييرات بيان    بعد از اعمال تنش   ساعت 

مي مذكور   دشتستان  نشان در  ملايم تواند  پاسخ  با  دهنده  و  تر 

هاي  شدت كمتر به تنش باشد كه ممكن است ناشي از تفاوت 

هاي فيزيولوژيكي اين  اي تنظيمي يا توانايي ه سازوكار ژنتيكي در  

طور كلي، الگوهاي  به   .ژنوتيپ در مقابله با شرايط نامطلوب باشد 

شده بيانگر آن است كه ژنوتيپ سرداري داراي پاسخ  مشاهده 

قابل فعال  افزايش  و  بيان ژن تر  به SiWOX  هاي توجه در    ويژه ، 

SiWOX16    و به تنش  بيشتر  با تحمل  است  است كه ممكن 

بهتر   در  آن  عملكرد  باشد.  مرتبط  محيطي  دشوار  شرايط  در 

ي داشت  ها نوسان ملايم كه در ژنوتيپ دشتستان، بيان ژن حالي 

هاي محيطي  حساسيت بيشتر اين ژنوتيپ به تنش   با تواند  مي   كه 

    .) ٧(شكل   باشد مرتبط  

متداول  و  پركاربردترين  از  ژن برخي  خانه ترين  كه  هاي  دار 

- ٣- شوند شامل گليسرآلدئيد عنوان كنترل داخلي استفاده مي به 

-GAPDH  ،(Elongation factor-1a   )EF(   سفات دهيدروژناز ف 

1α ( كوئيتين  يوبي ، پلي(UBQ) توبولين،  - توبولين، بتا - ، اكتين، آلفا

18S rRNA  ،25S rRNA    يوكاريوتي هستند عوامل رونويسي  و  

 )Kozera and Rapacz, 2013  Czechowski, 2005; .(    مطالعات

را در شرايط مختلف تنش    18S rRNAژن  متعددي پايداري بيان  

عنوان  اند. به ها و مراحل رشدي گوناگون تأييد كرده و در اندام 

  ژن  نشان دادند كه ) Jain et al., 2006و همكاران ( جاين  مثال، 

18S rRNA    تنش و  شوري  تنش  هورموني،  تيمارهاي  در 

بيان پايدار بوده و مي  عنوان ژن مرجع  تواند به خشكي، داراي 

مناسب در مرحله گياهچه و همچنين در مراحل مختلف رشد  

آذين،  يس، گل ك هاي متفاوت شامل ساقه، ريشه، برگ، را و اندام 

گيرد  قرار  استفاده  مورد  بذر  و  نتايج    .گل  و    گائو همچنين، 

را    18S rRNAپايداري بالاي بيان  )  Guo et al., 2014همكاران ( 

تحت تنش شوري و خشكي گزارش كرده و استفاده از اين ژن  

نرمال  براي  داده را  تنش   qRT-PCR هاي سازي  شرايط  در 

نموده  تأييد  اين،  علاوه .  اند غيرزيستي  همكاران    نيكوت بر  و 

 )Nicot et al., 2005  ( 18  ژن   نيز نشان دادند كه بيانS rRNA  

هاي شوري و سرما از ثبات بالايي برخوردار است  تحت تنش 

گزينه  از  يكي  اين ژن  در  و  براي ژن مرجع  اعتماد  قابل  هاي 

مي  محسوب  ژن  بيان  به  بنابراين   ؛ د شو مطالعات  توجه  با   ،

بر  گزارش  مبني  متعدد  بيان هاي  در    18S rRNA  ژن   پايداري 

اندام تنش  در  و  مختلف  غيرزيستي  رشدي  هاي  مراحل  و  ها 

در مطالعه حاضر  ژن مرجع  عنوان  متفاوت، استفاده از اين ژن به 

  . انتخاب گرديد 

 WOX هاي پيشين خانواده ژني اين نتايج در چارچوب يافته 

مدل   گياه  گونه   Arabidopsis thalianaدر  ساير  قابل  و  ها 

عضو    ٣٦كه شامل  در اين گياه   WOX تر است. خانواده ژني فهم 

  ) WUS(   است، به سه شاخه قديمي (باستاني)، مياني و جديد 

هاي مشخصي در رشد، نمو  شود كه هر كدام نقش تقسيم مي 

 Sarkar et al., 2007; Ikeuchi et(   ها دارند و پاسخ به تنش 

al., 2022; Cao et al., 2023 .(  شاخه  WUS كه ژن ،  WUS  

به  است،  آن  اصلي  تنظيم عضو  و  عنوان  حياتي  كننده 

توسعه  محافظت  و  ساقه  رأسي  مريستم  حفظ  براي  شده 

 Lin et al., 2013; Sarkar(   شود هاي زايشي شناخته مي اندام 

et al., 2007 .(  قوي يافته القاي  بر  مبني  حاضر  مطالعه    هاي 

SiWOX36   بندي فيلوژنتيكي با ژن  (كه در گروهAtWUS    در

در ژنوتيپ سرداري و سركوب  يك شاخه قرار گرفته است)،  

هاي  آن در دشتستان، نقش مهم اين ژن را در حفظ تعادل سلول 
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 ,.Sarkar et al(   كند بنيادي و تنظيم رشد تحت تنش تأييد مي 

2007; Dolzblasz et al., 2016  .(  

ژن Arabidopsisدر    ،  AtWUS   تنظيم به يك  كننده  عنوان 

در مريستم   دهنده هاي مركز سازمان هاي بنيادي، در سلول سلول 

هاي  شود و رشد گياه و نگهداري سلول انتهايي ساقه بيان مي 

 ,.Ma et al., 2019; Jha et al(   كند بنيادي ساقه را تنظيم مي 

باعث رفع تمايز   WUS هاي ازحد نابجاي ژن بيان بيش ).  2020

ايجاد  سلول  سوماتيك،  جنين  تشكيل  ساقه،  مريستم  در  ها 

 Gallois(   شود هاي جانبي مي هاي نابجا و تشكيل برگ ساقه 

et al., 2004; Jha et al., 2020 .(  هاي پروتئين  WUSCHEL-

related homeobox    بيان سركوب  با  همچنين 

به متيل  گياه را -L- آدنوزيل S– ترانسفرازهاي وابسته    ، متيونين، 

از سلول به  با حفاظت  تهاجم  ويژه  برابر  در  گياه  بنيادي  هاي 

 Wu(   كنند هاي ويروسي محافظت مي در برابر عفونت  ويروس 

et al., 2020  .( هاي ارتولوگ  WUS   گونه مانند در    هايي 

Antirrhinum   )ROA  (  وMedicago   )HDL  (  عملكرد نيز 

 HDL هاي بنيادي دارند؛ گرچه مشابهي در حفظ تعادل سلول 

  كنددر يونجه نقشي افزوده در تنظيم رشد پهنك برگ ايفا مي 

 )Lin et al., 2013; Yoshikawa et al., 2016 .(   ،همچنين

گونه  WOX9 هاي ارتولوگ  مانند  در  ،  Petuniaهايي 

Medicago    وNicotiana    در رشد جانبي پهنك برگ و توسعه

از طريق حفظ  اندام  هاي زايشي نقش دارند كه اين عملكرد 

مي  انجام  هورموني   ;Lin et al., 2013(   شود تعادل 

Yoshikawa et al., 2016  .( القاي ديرهنگام SiWOX9   در هر

دشتستان، مي  بيشتر در  با شدت  به عنوان  دو ژنوتيپ،  تواند 

هاي ناشي از خشكي تعبير شود،  براي جبران آسيب   سازوكاري 

در حالي كه القاي تدريجي و پايدار آن در سرداري با توانمندي  

 .ذاتي اين ژنوتيپ در مقابله با تنش سازگار است 
  

  
  هاي شدگي مضاعف دهد كه در آن  را نشان مي   Arabidopsis thalianaبين كنجد و   WOX خانواده ژني  Synteny تحليل   - ٦شكل  

بندي  رنگ .  ند ا ده هاي مختلف مشخص ش ها با رنگ هاي ژني و روابط ارتولوگ ميان ژن خوشه   ، ي پي درپ   هاي شدگي بخشي مضاعف 

ز كمتر  ب درصد، س   ٥٠دهنده شباهت كمتر از  كه رنگ آبي نشان طوري ها تعيين شد؛ به بر اساس درصد شباهت توالي  اي در نمودار دايره 

  .هاي بالاتر است درصد و قرمز بيانگر شباهت   ٩٩درصد، نارنجي كمتر از    ٧٥از  
Figure 6. Synteny analysis of the WOX gene family between sesame and Arabidopsis thaliana, in which segmental 

duplications, tandem duplications, gene clusters, and orthologous relationships among genes are indicated with 
different colors. The color scheme in the circos plot is based on sequence similarity, with blue representing less than 

50% similarity, green less than 75%, orange less than 99/9999%, and red indicating higher similarity. 
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تحت تنش خشكي    ) D(   و دشتستان )  S(   در دو ژنوتيپ كنجد سرداري   SiWOX36و    SiWOX9  ،SiWOX16  ژن   سه   بيان   الگوي   - ٧شكل  

بر اساس سه تكرار زيستي هستند.    ) SE(  دهنده خطاي استاندارد ميانگين نشان   ارور بارها  . 6000  اتيلن گليكول القاشده با استفاده از پلي 

  P < 0.05) ،   **  .(P < 0.01*  باشند دار نسبت به تيمار شاهد مي هاي ستاره بيانگر اختلاف آماري معني علامت 
Figure 7. Expression patterns of three genes, SiWOX9, SiWOX16, and SiWOX36, in two sesame genotypes, 
Sardari (S) and Dashtestan (D), under drought stress induced by polyethylene glycol (PEG 6000). Error bars 

represent the standard error of the mean (SE) based on three biological replicates. Asterisks indicate statistically 
significant differences compared with the control treatment (*P < 0.05, **P < 0.01). 

  



همكاران و صبوري   ...   ) .Sesamum indicum L(  در كنجد   WOXي  ژن  تحليل ژنومي خانواده 

 

٢٠ 

در ژنوتيپ سرداري،   SiWOX16 ژن   بيان   افزايش از سوي ديگر،  

ساعت پس از شروع تنش، بيانگر نقش    ٤٨و    ٢٤به ويژه در  

در مسيرهاي   WOX كليدي اين ژن از شاخه باستاني خانواده ژني 

سيگنالينگ و حفاظت سلولي است؛ موضوعي كه در مطالعات  

به   تحمل  و  كالوس  تشكيل  گلدهي،  ريشه،  رشد  در  پيشين 

 Ikeuchi et al., 2022; Cao et(   خشكي نيز گزارش شده است 

al., 2023 .(  هاي خانواده زماني بيان ژن - مطالعات مكاني  WOX 

هاي بنيادي  ها علاوه بر حفظ سلول اند كه اين ژن نيز نشان داده 

هاي غيرزيستي از جمله خشكي  و تنظيم رشد، در پاسخ به تنش 

ها، امكان  نقش دارند و الگوهاي بياني پيچيده و تخصصي آن 

  كند پذيري بالا در مقابله با شرايط محيطي را فراهم مي انعطاف 

 )Sarkar et al., 2007; Ueda et al., 2011; Lv et al., 2023 .( 

شاخه  اعضاي  عملكردي  جايگزيني  جمله  WUS  قابليت  از   ،

جهش  جبران  آرابيدوپسيس،    wusيا    wox5هاي  توانايي  در 

ها  دهنده اهميت كنترل دقيق زماني و مكاني بيان اين ژن نشان 

 ).  Sarkar et al., 2007; Dolzblasz et al., 2016(   است 

هاي  در نهايت، نتايج مطالعه حاضر با تأكيد بر نقش كليدي ژن 

خانواده  WUS شاخه  باستاني  به خشكي،    WOX  و  پاسخ  در 

ها در تعيين سطح  اهميت هماهنگي دقيق الگوي بياني اين ژن 

ها نه تنها دانش  سازد. اين يافته تحمل به خشكي را برجسته مي 

هاي مولكولي تحمل به خشكي در كنجد  سازوكار ما را درباره  

مي  مي افزايش  بلكه  براي  دهند،  راهنمايي    بهنژادي توانند 

  هاي محيطي در اين مولكولي در جهت بهبود مقاومت به تنش 

  .و ساير گياهان زراعي فراهم آورند   گياه 

نشان داد كه خانواده ژني   گياه    WOXنتايج اين پژوهش  در 

توجهي است كه  داراي تنوع ساختاري و عملكردي قابل  كنجد 

هاي  تواند نقش مهمي در فرآيندهاي رشد و پاسخ به تنش مي 

شناسايي   كند.  ايفا  نامتقارن  SiWOXژن    ٣٦محيطي  توزيع   ،

شده از  هاي حفاظت دمين ها و وجود ها بر روي كروموزوم آن 

اين خانواده در    Homeodomain  نوع  بيانگر اهميت تكاملي 

هاي  حفظ عملكردهاي اساسي سلولي است. بررسي ويژگي 

پروتئين  بيشتر  كه  داد  نشان  ماهيت  فيزيكوشيميايي  داراي  ها 

آبدوست و پايداري ساختاري بالا هستند و عمدتاً در هسته  

ها سازگار  ها در تنظيم رونويسي ژن قرار دارند، كه با نقش آن 

در ناحيه پروموتري اين    سيس   است. همچنين، تنوع عناصر 

نشانژن آن ها  مشاركت  امكان  به دهنده  پاسخ  در  ها 

تنشمحرك  و  هورموني  نوري،  و هاي  بوده  محيطي  هاي 

تحليل  .  هاست حاكي از پيچيدگي احتمالي در تنظيم بيان آن 

ژن دو    SiWOX36  و  SiWOX9  ،SiWOX16هاي  بيان  در 

ژنوتيپ سرداري و دشتستان نشان داد كه پاسخ ژنتيكي به  

الگوها است.  متفاوت  ژنوتيپ  دو  اين  در    ان يب   يتنش 

خشك تنش  تحت  و    يسردارهاي  ژنوتيپ در    ي متفاوت 

 SiWOX9  انيب  شيو افزا   SiWOX16  يالقا  ژه يودشتستان، به

ها را در تحمل آن  ينقش احتمال  ،يدر سردار  SiWOX36و  

با    ترقيحال، مطالعات عم  ني. با ادهدينشان م  يبه خشك

داده از  بافت   RNA-seq  يهااستفاده  در  مختلف  و  هاي 

گياه   فنولوژيك ديگر  اعمال تنش در مراحل  نيز  گياهي و 

بهتر سهم  يبرا در تحمل به    ي ژن   اده خانو   ن ي ا   روشن شدن 

    است.   از ي كنجد مورد ن   ي خشك 

  سپاسگزاري 

پژوهش محت ونت  معا   ز ا  اردبيلي ه  گا دانش   ي رم  دفتر  و    محقق 

  برنامه امنيت غذايي موسسه آموزشي تحقيقاتي صنايع دفاعي

ضر  ا اجرا پژوهش ح   اري در و همك   مالي يت  ا حم   جهت به  

 شود.  سپاسگزاري مي 
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