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چکیده
شناختوايخشکی در مرحله گیاهچهبمنظور ارزیابی تغییرات الگوي پروتئینی ارقام متحمل و حساس گندم به تنش

رشداطاقکدر) حساسرقمبعنوان(بهارو) متحملرقمبعنوان(شامل کویربهارهگندمرقمآنها، دودرتنشبهتحملمکانیسم
و 20انجام شد و بترتیب تعداد آمیزي کوماسی بلو براي دو رقم تجزیه پروتئوم از طریق الکتروفورز دوبعدي و رنگ. شدندکشت

دار بین تیمارهاي شاهد و تنش خشکی در رقم کویر و بهار مشخص شدند. با لکه پروتئینی تکرارپذیر داراي تفاوت معنی86
در مجموع و بهار شناسایی شدند.کویررقمدرپروتئینیهايلکهازعدد84و 18تعداد MALDI-TOF/TOFاستفاده از روش 

چرخه کالوین دار مربوط به رقم کویر در شش گروه عملکردي تفکیک شدند که شامل ن معنیهاي داراي تغییر بیاپروتئینکلیه
(دو لکه)، بیوسنتز نشاسته و  (چهار لکه)، اسمیلاسیون نیتروژن و انتقال پروتون  (هفت لکه پروتئینی)، واکنش نوري فتوسنتز 

(یک لکه) و ها در رقم بهار تنوع بیشتري هاي عملکردي پروتئینروهتعداد گ(سه لکه) بودند.ناشناختههايپروتئینگلیکولیز 
بهمربوطهاپروتئیندرصدبیشترینکویررقممانندنیزرقمایندرکهحالیگروه عملکردي قرار گرفتند، در11داشت و در 

) پنج لکه(پروتوننتقالاو) هشت لکه(نیتروژناسمیلاسیون،)لکه22(فتوسنتزنوريواکنش،)لکه پروتئینی35(کالوینچرخه
پیشو) سه لکه(آلدولازفسفاتبیس-فروکتوزکالوین،چرخههاي مربوط بهپروتئینبیشترینکویررقمبطور کلی، در. بودند
شاملترتیببهکالوین،چرخهدرهاپروتئینبیشترینبهاررقمدرکهحالیدر. بودند) دو لکه(روبیسکوکوچکزیرواحدماده

روبیسکوکنندهکاتالیزبزرگواحدو زیر)شش لکه(آلدولازفسفاتبیس-6و1فروکتوز،)هفت لکه(Aاکتیوازروبیسکونپروتئی
12(OECهايپروتئینبه،مربوطفتوسنتزنوريواکنشدرگروههاپروتئینبیشترینبهاررقمدردیگرطرفاز. بودندپنج لکه)(

HCF136وa/b،CYP38کلروفیلبهشدهمتصلپروتئین،b6/f (Cyt)کمپلکسپروتئینهرازکویررقمدرکهحالیدر. بودند) لکه
آنزیمنیتروژن،اسمیلاسیوندرگروههاپروتئینبیشترینبهاروکویرارقامهمچنین در. شدندالقاتنشتحتپروتئینیک

هاي مهمتر و مؤثرتر در و درك بهتر مسیرهاي متابولیکی و پروتئیندر مجموع این نتایج، به شناسایی . بود) GSسنتتاز (گلوتامین
تحمل و حساسیت گندم کمک خواهد کرد.

هاي کلیدي: پروتئومیک، تنش خشکی، گندم، مرحله رویشیواژه

مقدمه
هاي یک پروتئومیک بعنوان روشی که پروتئین

کند، ارگانیسم، بافت یا سلول خاص را تجزیه و تحلیل می
هاي بیان شده ). واژه پروتئوم تمام پروتئین21شود (ف میتعری

پروتئوم در طی زمان و در پاسخ به ).23باشد (در ژنوم می
(پیام ).18هاي داخلی و خارجی سلول در حال تغییر است 

ها پروتئینالگوي بیانی تغییرات (بررسی 1پروتئومیک بیانی
ررسی (ب2سلولپروتئومیک نقشه)،تحت شرایط مختلف

3و پروتئومیک ساختاري)ها روي یکدیگراثرمتقابل پروتئین

) سه شاخه هابعدي پروتئینساختار سه(مطالعه
ولین مطالعه در ا). 23(باشنددهنده پروتئومیک میتشکیل

هاي غیر زیستی روي پروتئوم گیاهی در دهه مورد تأثیر تنش
هاي انجام شد. اگرچه در آن زمان بیشتر پروتئین1980

مشاهده شده فاقد نام بودند ولی این مطالعات توانست تأثیر 
هاي )، وجود تغییرات در بخش12(پروتئینالقايتنش روي 

را )34) و تنوع ژنتیکی در پاسخ به تنش (13مختلف غشاء (
توان) میEdmanادمن (سنجیتوالیبا دهد. امروزه نشان

شناسایی تی را هاي غیرزیسهاي القا شده توسط تنشپروتئین
اسپکترومتري جرمی). از طرف دیگر ابداع روش6(کرد

ها باز کرد. چانگ و اي نو براي تشخیص پروتئیندریچه

) اولین کسانی بودند که براي تجزیه و تحلیل 5همکاران (
. ها تحت تنش غیر زیستی از این روش استفاده کردندپروتئین

پاسخ به تنش ئینی پروتمطالعاتی که به منظور درك مکانیسم 
توسعه ارقام کمک به شود در راستاي خشکی انجام می

براي . گیاهان گرددانجام میمتحمل گندم به تنش خشکی 
زدایی شرایط نامطلوب رشد، حفظ همئوستازي، سممقابله با

در سطوح متعددياقداماتعناصر مضر و بازیابی رشد 
. با این وجود )26،9(دهندانجام میفیزیولوژیکی و مولکولی 

هاي درگیر در مکانیسم پاسخ به دانش حاضر در مورد ژن
(تنش خشکی هنوز داراي محدودیت خشکی ).3هایی است 

شود که از ها میاي از پروتئینباعث تجمع گروه پیچیده
کنند. حفاظت میتنشازهاي ناشیها در برابر خسارتسلول

بالابیاندارايهايپروتئینها،ها شامل چاپروناین پروتئین
پروتئینازهاي و بازدارندهLEAs)(زاییجنینآخرمرحلهدر

اي از هستند. اگرچه بخش عمده4کننده (تقاطعی)عمل
تأثیر انواع .)32،31هاي درگیر هنوز ناشناخته هستند (پروتئین

خشکی روي چهار رقم گندم از جمله هاي غیر زیستی تنش
این پژوهشگران بررسی شده و )15توسط کمال و همکاران (

هایی که توسط پروتئومیک شناخته که ژناظهار داشتند
هاي تواند براي انتخاب از طریق نشانگر یا برنامهشوند میمی

1- Expression proteomics                                                  2- Cell map proteomics                        3- Structural proteomics
4- Interceptor proteinase

دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی ساري
پژوهشنامه اصلاح گیاهان زراعی
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هاي انتقال ژن جهت بهبود عملکرد گیاهی و تحمل به تنش
در آزمایش دیگري روي غیر زیستی مورد استفاده قرار گیرند.

(گندم دوروم که تو ) انجام شد، 4سط کاروسو و همکاران 
دهنده به تنشي پاسخهامشخص شد که سهم نسبی پروتئین

هاي %؛ دخیل در حذف گونه18بصورت دخالت در گلیکولیز، 
%؛ دخیل در بیوسنتز اسیدهاي ROS(1 ،15(فعال اکسیژن 

هاي دفاعی، %؛ در مکانیسم9%؛ در چرخه کالوین، 12آمینه، 
% بود.3ز ترجمه، % و در تنظیم پس ا6

پروتئینیپاسختردقیقدر راستاي اهمیت شناخت
مهم، تحت تنش خشکی، پژوهش زراعیگیاهیگندم، بعنوان

حاضر براي شناسایی مسیرهاي متابولیکی مهمتر در تحمل و 
حساسیت گندم تحت تنش خشکی انجام گردیده است. 

هامواد و روش
مواد گیاهی و طرح آزمایشی

دم بهاره شامل رقم کویر (بعنوان متحمل) و دو رقم گن
) در اطاقک رشد دانشکده 22،10بهار (بعنوان حساس) (

میلادي 2014ایتالیا در ژانویه Tusciaکشاورزي دانشگاه 
در سه تکرار و دو سطح شاهد و هر رقم. بذور کشت شدند

تصادفی و کاملاًًپایهطرحبصورت فاکتوریل با خشکیتنش
در خاك آماده مترسانتی10×10×8ه ابعاد درون ظروفی ب

کاشتهبذر عدد10واحد آزمایشیشدند. در هر کشتزراعی
گراد و دماي درجه سانتی24شد. دماي روز در محفظه رشد 

نسبی رطوبتو همچنین میزان گراد بوددرجه سانتی20شب 
درصد تنظیم شد. آبیاري بصورت 40محفظه در طول آزمایش 

ي کلیه واحدهاي آزمایشی انجام شد و بعد از گذشت روزانه برا
ده روز از شروع کشت، تنش خشکی از طریق قطع آبیاري به 
مدت یک هفته اعمال شد. در طی این مدت آبیاري واحدهاي 

گیري، ارتفاع محل آزمایشی شاهد ادامه یافت. قبل از نمونه
گیري شد. سپس ها اندازهطوقه تا بلندترین برگ گیاهچه

گیري وزن تر گیري از واحدهاي آزمایشی جهت اندازهونهنم
روشبوته، وزن خشک بوته، محتواي آب نسبی برگ به

طریقو سطح ویژه برگ از)20(همکارانومانسیومورانت
خشکوزنبه) مربعمترسانتی(برگسطحنسبتمحاسبه

(گرم(برگ از برگانجام شد. براي تجزیه پروتئوم، )2) 
5/0هاي هر واحد آزمایشی بطور تصادفی به مقدار گیاهچه

گرم وزن شد و درون فویل آلومینیومی در نیتروژن مایع به 
- 80آزمایشگاه منتقل و تا زمان استخراج پروتئین در دماي 

گراد نگهداري شدند. درجه سانتی
هااستخراج و محلول کردن پروتئین

) با7اران (براي استخراج پروتئین از روش دامروال و همک
ها از بافر براي محلول کردن پروتئیناندك انجام شد.تغییرات
،9M Urea ،4 %CHAPS(w/v)پروتئین (2سازيمحلول

)w/v(1% DTT،35mM Tris HCl pH=8.9 ،1mM
PMSF 0.1وmM EDTA) براي تعیین ).7) استفاده شد 

استفاده D Quant Kit-2ها از روش غلظت پروتئین در نمونه
د.ش

براي انجام الکتروفورز آمیزي ژلالکتروفورز دوبعدي و رنگ
و براي بعد دوم ازIPGدوبعدي در بعد اول از نوارهاي 

SDS-PAGEها با استفاده شد. همچنین رنگ آمیزي ژل
).7کوماسی بلو انجام شد (

دهنده به تنش و تشخیص آنها هاي پروتئینی پاسخلکه
هاي ها و اسکن کردن آنها، فایلژلپس از آماده شدن کلیه 

Same spot progenesisافزار ها در نرمژلمربوط به اسکن
هاي مشترك و یا گذاري لکهاجرا شدند و پس از علامت

غیرمشترك تکرارپذیر و مشخص شدن حجم آنها توسط 
هایی که افزار، تجزیه آماري روي آنها صورت گرفت و لکهنرم

هاي بود (یا لکه5/1نها بزرگتر یا مساوي آFoldمقدار معیار 
درصد) بعنوان 95دار در سطح اطمینان پروتئینی معنی

هاي داراي هاي پروتئینی هدف مشخص شدند. سپس لکهلکه
دار در زیر نور فلورسانت به دقت جدا شدند. تغییر بیان معنی

هاي پروتئینی با تریپسین انجام شد. فرآیند هضم آنزیمی لکه
جرمیسنجیطیفروشازاستفادهباهاائی پروتئینشناس

MALDI-TOF/TOFشناساییادامهدر. گرفتصورت
MASCOTاینترنتیبرنامهازاستفادهبامربوطههايپروتئین

وبود) P<0.05(66بالايامتیازانتخاب،مبناي. شدانجام
پروتئینیهايتوالیهمپوشانیدرصد10حداقلاینبرعلاوه

نتایجدر نهایت. شدگرفتهنظردرهاپروتئینانتخابرد
وNCBIاطلاعاتیهايبانکازاستفادهباحاصله

Expasyگرفت.قراربررسیوجستجومورد
تجزیه و تحلیل آماري

هاي مربوط به صفات مورد مطالعه، بعد از آماده شدن داده
شد و با انجامSPSSتجزیه واریانس با استفاده از نرم افزار 

دار توجه به دو سطح بودن کلیه فاکتورهاي آزمایشی، معنی
نشاندهنده اختلاف میانگین بین دو سطح در Fبودن آزمون 

نظر گرفته شد. در مواردي هم که اثر متقابل رقم با تیمار آبی 
Excellدار شد، نمودار مقایسه میانگین توسط نرم افزار معنی

هاي پروتئینی داراي یی لکهبراي شناساترسیم شد. همچنین 
حجم Same spot progenesisافزارنرمتوسطدارتغییر معنی
روش آمد و از طریق بدستهاي پروتئینیلکهنرمال شده

و مقایسه میانگین %5احتمالسطحدرANOVAآماري 
)P<0.05(LSDدر هاي پروتئینی بررسی شد.داري لکهمعنی

ها با استفاده از نرم افزار تئینضمن نمودارهاي گروهبندي پرو
Excell.ترسیم شدند

و بحثنتایج 
هاي قبلی براي تنشدر آزمایشکویر و بهار ارقام 

متحمل و حساس شناخته بعنوان ارقام خشکی به ترتیب 
. نتایج تجزیه واریانس صفات ارزیابی شده در )22،10(اندهشد

نتایج بدست آمده است. طبق 1اي در جدول مرحله گیاهچه
آمده بین ارقام و سطوح تنش از نظر کلیه صفات ارزیابی شده 

اثرمتقابل همچنین. )1(جدول داري وجود داشتتفاوت معنی
براي صفت محتواي آب نسبی برگ تنهاآبیتیمار×رقم 
دار بود. کمترین و بیشترین مقدار ضریب تغییرات مربوط معنی

) ) و وزن خشک 46/0به صفات محتواي آب نسبی برگ 
مقایسه میانگین ارقام و 2) بود. در جدول 22/22گیاهچه (

شود سطوح تنش آورده شده است. همانطور که مشاهده می
رقم کویر از لحاظ کلیه صفات مورد صفات کمی میانگین

1- Reactive oxygen species                                                  2- Solubilization buffer
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باشد. در ضمن رقم بهار میمربوطه در مطالعه بهتر از میانگین 
دار توجه به معنیدر مورد صفت محتواي آب نسبی برگ با 

شدن اثر متقابل رقم با تنش، ترکیب تیماري ارقام و سطوح 
).1تنش مورد مقایسه قرار گرفتند (شکل 

هاي آبی براي دو رقم کویر و بهارتجزیه واریانس صفات مورد مطالعه تحت تیمار-1جدول 
Table 1. Analysis of variance of studied traits under water treatments for Kavir and Bahar cultivars

درجه آزاديمنابع تغییرات
میانگین مربعات

محتواي آب نسبی برگ 
(درصد) 

سطح ویژه برگ
متر مربع بر گرم)(سانتی

ارتفاع گیاهچه
متر)(سانتی

وزن تر گیاهچه
(گرم)

وزن خشک گیاهچه
(گرم)

196/239تیمار آبی **01/2983 *30/27 **006/0 *004/0 **

109/195رقم **27/5790 **44/13 **022/0 **008/0 **

130/30آبیتیمار× رقم *73/68310/3002/0001/0
862/000/32399/20011/00005/0خطا

46/078/970/709/722/22ضریب تغییرات (%)
باشد% می1و %5داري در سطح احتمال بترتیب معنی: **و*

مقایسه میانگین سطوح تنش و ارقام کویر و بهار براي صفات مورد مطالعه-2ل جدو
Table 2. Mean comparison of stress levels and Kavir and Bahar cultivars for studied traits

سطوح تنش
سطح ویژه برگ

متر مربع بر گرم)(سانتی
(گرم)زن خشک گیاهچهو(گرم)وزن تر گیاهچه(سانتی متر)هچارتفاع گیاه

a09/156a15/17a34/0a10/0شاهد

b63/187b14/14b29/0b06/0آبیتیمار

ارقام

a89/149a70/16a356/0a11/0کویر

b82/193b59/14b269/0b06/0بهار

باشدمیFدار بر اساس آزمون حروف متفاوت در هر ستون نشاندهنده تفاوت معنی

مقایسه میانگین ترکیب تیماري ارقام کویر و بهار با دو سطح شاهد و تنش خشکی براي صفت محتواي آب نسبی برگ-1شکل 
Figure 1. Comparison of mean treatment composition of Kavir and Bahar cultivars with two levels of control and

drought stress for leaf relative water content

تحلیل الگوي پروتئینی ارقام گندم بهاره تحت تنش 
خشکی

آمیزي به روش کوماسی بلو الکتروفورز دوبعدي با رنگ
لکه پروتئینی تکرارپذیر داراي 20منجر به شناسایی تعداد 

دار بین دو شرایط شاهد و تنش خشکی در رقم تفاوت معنی
دار تفاوت معنیلکه پروتئینی تکرارپذیر داراي 86کویر و تعداد 

، 3بین شرایط شاهد و تنش خشکی در رقم بهار شد (جدول 

لکه20شود دیده می3). همانطور که در جدول 3و 2شکل 
پروتئینی در رقم کویر بین شرایط فاقد تنش (شاهد) و تنش 

لکه 9دار داشتند که از بین آنها خشکی تفاوت بیان معنی
Same spotافزار نرمپروتئینی فقط در شرایط شاهد توسط 

progenesisهاي شناسایی و نشانمند شدند. بقیه لکه
و 3پروتئینی در شرایط تنش کاهش بیان نشان دادند (جدول 

لکه پروتئینی کاهش 40). علاوه بر این در رقم بهار 2شکل 
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لکه پروتئینی فقط در شرایط شاهد دیده شدند 46بیان و 
لکه پروتئینی 10تعداد ). علاوه بر این3و شکل 3(جدول 

دار بین شرایط شاهد و تنش خشکی بین دو داراي تفاوت معنی
). 3رقم مشترك بودند (جدول 

بر اساس مطالعات مختلف مشخص شده است که در 
ها افزایش بیان یا کاهش بیان طی تنش یکسري از پروتئین

شوند ها در طی تنش بیان نمییابند و برخی از پروتئینمی
)33،11) ) عنوان کردند که در برنج 21). مشتاق و همکاران 

هاي پروتئینی داراي کاهش تحت تنش کمبود آب تعداد لکه
بیان بیشتر است. از طرف دیگر، مشخص شده است که تعداد 

دهنده به تنش خشکی در سطوح بالاتر هاي پاسخپروتئین
تنش بیش از سطوح پائین است. به عبارتی هرچه سطح تنش 

هاي بیشتري براي مقابله با تنش واکنش شود پروتئینبیشتر 
کمتر از رقم حساس دهند و همچنین رقم متحملنشان می

). 11گیرد (تحت تأثیر تنش قرار می

دار در دو رقم کویر و بهار و نوع تغییر آنها تحت تنش خشکیهاي پروتئینی داراي تغییر بیان معنیلکه- 3جدول
Table 3. Protein spots with significant expression change in Kavir and Bahar cultivars and their variation type under

drought stress
هاي پروتئینی داراي لکه

دار در رقم کاهش بیان معنی
کویر

هاي پروتئینی رویت لکه
شده فقط در شرایط 
شاهد در رقم کویر

یانهاي پروتئینی داراي کاهش بلکه
دار در رقم بهارمعنی

هاي پروتئینی رویت شده فقط در شرایط لکه
شاهد در رقم بهار

1311 *867 395 562 *604 *840 667
310 1299 499 351 704 911 398

*604 992 507 1148 802 709 1161
1303 *1173 710 1147 578 770 1167

*840 577 875 714 557 693 1228
575 *722 1154 1195 558 491 552

*1313 *672 354 601 1159 929
*402 605 498 872 581 1214

1227 *642 988 1162 745 *672
*1151 619 1157 *642 1232

1334 716 *402 825 928
868 1150 579 *722
396 1226 852 613

*867 465 1152 835
549 784 1169 655
623 635 587 1179
965 547 631 607
397 622 *1313 495
466 1272 681 *1151
593 1186 *1173 1218

باشدهاي پروتئینی مشترك بین دو رقم کویر و بهار میدهنده لکهنشان: *
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دهنده به تنش در رقم کویر و بهارهاي پاسخپروتئین

هاي پروتئینی داراي تغییر ) و لکهB) با تنش خشکی (Aویر در شرایط شاهد (مقایسه الگوي الکتروفورز دوبعدي رقم ک-2شکل 
)Cدار روي ژل مرجع (معنی

Figure 2. Comparison of two-dimensional electrophoresis pattern of Kavir cultivar in control condition (A)
with drought stress (B) and protein spots with significant change on reference gel (C).

دار روي ژل هاي پروتئینی داراي تغییر معنی) و لکهB) با تنش خشکی (Aدر شرایط شاهد (بهارمقایسه الگوي الکتروفورز دوبعدي رقم -3شکل 
)Cمرجع (

Figure 2. Comparison of two-dimensional electrophoresis pattern of Bahar cultivar in control condition (A) with drought
stress (B) and protein spots with significant change on reference gel (C).
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لکه پروتئینی 20نتایج نشان داد که در رقم کویر تعداد 
دار نشان دادند که از این تعداد با استفاده از تغییر بیان معنی

پروتئین شناسایی شدند و 18تعداد MALDI-TOFروش 
سپس آورده شده است.4ها در جدول مشخصات این پروتئین
Universal Proteinپایگاه اینترنتی از طریق جستجو در 

Sequence database)http://www.uniprot.org ( و
داراي تغییرات هاي پروتئینهتحقیقات انجام شده در این زمین

دار هاي داراي تغییر بیان معنی. پروتئینندمشخص شدبیان
4گروه عملکردي که در شکل ششمربوط به رقم کویر در 

چرخه کالوین اند قرار گرفتند.بصورت نموداري تفکیک شده
(هفت لکه پروتئینی)، واکنش نوري فتوسنتز (چهار لکه)، 

(دو لکه)، اسمیلاسیون نیتروژن (د و لکه)، انتقال پروتون 
(یک لکه) و سه لکه  (یک لکه)، گلیکولیز   بیوسنتز نشاسته 

در از طرف دیگرهاي ناشناخته بودند.پروتئینی نیز پروتئین
دار نشان لکه پروتئینی تغییر بیان معنی86رقم بهار تعداد 

MALDI-TOFدادند که از این تعداد با استفاده از روش 
عدد از آنها شناسایی شدند و مشخصات این 84تعداد 

آورده شده است. بر این اساس تعداد 5ها در جدول پروتئین
ها در رقم بهار تنوع بیشتري هاي عملکردي پروتئینگروه

). در حالی که در 4گروه قرار گرفتند (شکل 11داشت و در 

ها مربوط این رقم نیز مانند رقم کویر بیشترین درصد پروتئین
لکه پروتئینی)، واکنش نوري فتوسنتز 35چرخه کالوین (به
لکه)، اسمیلاسیون نیتروژن (هشت لکه) و انتقال پروتون 22(

باشد.(پنج لکه) می
دار هاي داراي تغییر بیان معنیپروتئیندر مجموع کلیه

گروه عملکردي قرار گرفتندششمربوط به رقم کویر در 
دهنده به تنش در هاي پاسختئیندر حالی که پرو.)4(شکل 

رقم ). در هر دو 4گروه قرار گرفتند (شکل 11رقم بهار در 
دهنده به تنش مربوط به هاي پاسخبیشترین درصد پروتئین

در بعبارت دیگر،بود.و واکنش نوري فتوسنتزچرخه کالوین
هاي ها مربوط به پروتئینمجموع بیشترین تعداد پروتئین

عملکرديیسم کربوهیدرات بودند. در این گروه دخیل در متابول
بسیاري از فرآیندهاي بیولوژیکی و مسیرهاي متابولیکی از 
قبیل واکنش نوري فتوسنتز، چرخه کالوین، بیوسنتز قندها، 

... وجود اگزالواستات/مالاتشاتلینگسیستمگلیکولیز و  و 
ها در این ند. در نتیجه میزان مشارکت بالاي پروتئینشتدا

ها در رشد گروه نشاندهنده اهمیت بالاي این دسته از پروتئین
است. این نتایج مشابه خشکیو نمو گیاه و مقابله با تنش

) 24برنج (و)25نتایج بدست آمده در مطالعه پروتئوم ذرت (
باشد.می

کویر (سمت راست) و رقم بهار (سمت چپ)رقمردخشکیتنشبهدهندهپاسخهايپروتئینعملکرديهايگروهنسبیفراوانی- 4شکل
Figure 4. Relative frequency of responsive protein groups to drought stress in Kavir (right) and Bahar (left)

ها درگروه چرخه کالوین، در رقم کویر بیشترین پروتئین
،310پروتئینیهايلکهشامل(1فروکتوز بیس فسفات آلدولاز

پیش ماده زیرواحد کوچک روبیسکو همچنینو)1151و577
) بودند بودند. در حالی 672و 992هاي پروتئینی (شامل لکه

ها در چرخه کالوین به که در رقم بهار  بیشترین پروتئین
هايلکهشامل(Aاکتیوازروبیسکوترتیب شامل پروتئین

، )547و613و549،593،587،562،1214شمارهپروتئینی
پروتئینیهايلکه(2بیس فسفات آلدولاز- 6و 1فروکتوز 

واحدزیر، )1186و619،623،607،1151،1167شماره
،466،1169پروتئینیهايلکه(روبیسکوکنندهکاتالیزبزرگ
هاي لکه(کنندهتنظیمکوچکواحدزیر،)465و1157،1150

اتصال یافته به زیر ، پروتئین)835و1154،988پروتئینی
)، 1195و 351، 354هاي پروتئینی واحد بزرگ روبیسکو (لکه

شمارهپروتئینیهايلکه(3بیس فسفات- 7و 1سدوهپتولوز 
هاي پروتئینی لکه(و فسفوریبولوکیناز)1228و581،579
بودند.)552و557،558

1- Fructose-bisphosphate aldolase                2- Fructose 1,6-biphosphate aldolase                  3- Sedoheptulose-1,7-biphosphate
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اکسیدکربنديتثبیتبرايکلیديآنزیمیکروبیسکو
کنندهکاتالیزبزرگواحدزیرچندینازکهاستسنتزفتودر
و) بهاررقمدر465و466،1169،1157،1150هايلکه(

و1154،988هايلکه(کنندهتنظیمکوچکواحدزیرچند
آزمایشایندر).27(استشدهتشکیل) بهاررقمدر835
مادهپیشدهندهکویر نشانرقمدر672لکهو992شمارهلکه

تجزیهدر. بودروبیسکوآنزیمکوچکزیرواحددهندهتشکیل
علیتوسطآبکمبودتنشطیدربرنجبرگغلافپروتئوم

و بزرگواحدزیرکهاستشدهگزارش) 1(کوماتسوو
بیانکاهشهمچنین. استیافتهکاهشکوچک روبیسکو

هايلایندرخشکیتنشطیدرروبیسکوکوچکزیرواحد
درآننقشدهندهنشانکهاستشدهگزارشدمگنحساس
دیگر،طرفاز). 8(باشدمیگندمدرخشکیتنشبهتحمل

مانندفتوسنتزبامرتبطهايپروتئینکهاستشدهگزارش
هايلکه(اکتیوازروبیسکوروبیسکو،بهیافتهاتصالپروتئین

رقمدر547و549،593،587،562،1214،613شماره
حالی کهدردادند،نشانبیانکاهشجوحساسرقمدر) بهار
تغییر بیان نداشته و یا جومتحملرقمدرهاپروتئیناین

).16(دادندنشانبیانافزایش
چرخه کالوین توسطسومفازیااز طرف دیگر، مرحله

فسفاتتریوزکهشودمیشناختهآنزیمیهايواکنشیکسري
واسطههايآنزیمازبرخی). 19(کندمیتبدیلRuBPبهرا
فسفاتبیس-7و1سدوهپتولوزشاملفازایندرمیانجییا
شمارهلکهوبهاررقمدر1228و581،579شمارههايلکه(

آلدولازفسفاتبیس-6و1فروکتوزو) کویررقمدر575
در1186و619،623،607،1151،1167شمارههايلکه(

ایندر) کویررقمدر1151و310،577ايهلکهوبهاررقم
راواکنشیهمدیگرباآنزیمدواین. شدندشناساییآزمایش
- 5-ریبولوزتشکیلآننتیجهنهایتدرکهکنندمیکاتالیز
) کویررقمدر1311وبهاررقمدر1272شمارهلکه(1فسفات

راRuBPوشدهفسفریلهفسفات-5-ریبولوزسپس. باشدمی
فسفوریبولوکینازتوسطشدنفسفریلهاینکهدهدلتشکی

کهشودمیانجام) بهاررقمدر552و557،558شمارهلکه(
هايتریوزفسفاتازشد. بعضیشناساییحاضرمطالعهدر

نشاستهوقندبیوسنتزبرايکالوینچرخهدرشدهتولید
عدمیاکاهشبهتوجهبامجموعدر).30(شوندمیاستفاده

متابولیکیمسیردربهاررقمهاي ذکر شده،پروتئینبیان
بیند بیشتري میتحت تنش خشکی آسیبکالوینچرخه

)8،1(.
گروهدربهاررقمازپروتئین22از طرف دیگر تعداد

پروتئینیهايلکهشاملکهگرفتندقرارفتوسنتزنوريواکنش
704،710،578،875،825،716،868،867،631،1313،

1148،714،1173،709،872،1162،929،1232،928،
شاملکویررقمازپروتئینچهار. بودند1161و1218،398

گروهایندرنیز1227و867،1173،1313شمارههايلکه

هاپروتئینبیشترینبهاررقمدر مجموع در.داشتندقرار
OEC2هاينپروتئیفتوسنتز مربوط به،نوريواکنشدرگروه

،704،710،875،716،868،1148پروتئینیهايلکهشامل(
پروتئین همچنینو) 1161و714،709،872،1162،929

شامل(CYP38یاترانس ایزومراز-پرولیل سیس-پپتیدیل
رقمدرکهحالیدر. بودند) 1313و1232هاي پروتئینیلکه

پروتئینیلکه(b6/f (Cyt)کمپلکسپروتئینهرازکویر
لکه(a/b کلروفیلبهشدهمتصلهايپروتئین،)1173

HCF136و) 1313پروتئینیلکه(CYP38،)867پروتئینی
. شدندالقاتنشتحتپروتئینیک) 1227پروتئینیلکه(

نقشIIفتوسیستمکمپلکسپایداريدرOECهايپروتئین
بهنوريزیانباعثهاپروتئینایندراختلالو) 14(دارند

یابیانکاهشبهتوجهبابنابراین). 29(شودمیIIفتوسیستم
دراختلالباعثبهار،حساسرقمدرهاپروتئیناینبیانعدم

نوريواکنشکارایینهایتدروشدهIIفتوسیستمفعالیت
اینکویرمتحملرقمدرکهحالیدر. یابدمیکاهش
دیگر،طرفاز.ندادنداننشداريمعنیتغییرهاپروتئین
داخلD1پروتئینفسفاتازفعالیتتنظیمCYP38پروتئین
ایننقشبهتوجهبابنابراین. داردعهدهبرراتیلاکوئیدغشاي

IIفتوسیستمD1واحدزیرسنتزوتجمعدرفسفاتازپروتئین
ساختوتجمعدرCYP38پروتئینکهداشتاذعانتوانمی

پروتئیندارد و گزارش شده است که ایننقشIIفتوسیستم
که )18(دهددر رقم حساس تحت تنش عدم بیان نشان می

باشد.این نتایج مشابه نتایج بدست آمده از این آزمایش می
درگروههاپروتئینبیشترینکویر و بهارارقامدر

شامل ()GS(نیتروژن، آنزیم گلوتامین سنتتازاسمیلاسیون
و604،499،507،498،1152،601،491هاي پروتئینیلکه

رقمدر605و604هاي پروتئینیلکهوبهاررقمدر784
ساختاصلیاین آنزیم، آنزیم کلیدي مسیربود.)کویر

گیاهان است و گزارشدرآنانتقال مجددومعدنینیتروژن
فراوانیشوريوخشکیتنشبهپاسخدرکهاستشده
که )27(یابدمیکاهشآنفعالیتوGSمآنزیپپتیدهايپلی

هاي بیشتري در با توجه به کاهش بیان و عدم بیان پروتئین
رقم حساس بهار در مقایسه با کویر، این رقم در این گروه 

پذیر است.بیشتر آسیبپروتئینی نیز تحت تنش خشکی
در رقم هاتعداد پروتئینهاي پروتئینی، بیشتریندر سایر گروه

سنتاز مربوط به گروه ATP بتاي کمپلکسواحدزیربهار،
و )395،396،397هاي پروتئینیانتقال پروتون (شامل لکه

دهیدروژناز مربوط به گروه شاتلینگ مالات
) 1179و635پروتئینیهايلکهاگزالواستات (شامل/مالات

هاي پروتئینی بودند. در حالی که در رقم بهار و کویر بقیه گروه
تک پروتئین منحصر به فرد بودند و در مجموع تعداد شامل

هاي کاهش بیان یافته یا عدم بیان داشته در هر کل پروتئین
رقم گروه در رقم بهار بیشتر بود که منجر به آسیب بیشتر این

).4و 3تحت تنش خشکی شد (جدول

1- Ribulose-5-phosphate                                                                                                                  2- Oxygen-evolving complex
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م کویردهنده به تنش خشکی در رقهاي پاسخاسامی و خصوصیات پروتئین- 4جدول 
Table 4. Names and characteristics of responsive proteins to drought stress in Kavir

گروه 
عملکردي

شماره 
لکه

Accession
number نام پروتئین score Theoretical

MW (KDa)
Theore
tical pI

Experi
mental
MW

(KDa)

Experi
mental

pI
Taxonomy

چرخه 
کالوین

1311 gi|4739542
56 putative ribose-5-phosphate isomerase 375 50/22 75/4 58/34 18/5 Triticum

urartu

310 gi|4738483
56

Fructose-bisphosphate aldolase,
chloroplastic 1012 21/42 94/5 73/79 71/5 Triticum

urartu

992 gi|82619
ribulose-bisphosphate carboxylase (EC
4.1.1.39) small chain precursor (clone

234) - wheat (fragment)
130 57/15 95/8 62/19 96/5 Triticum

aestivum

577 gi|4755521
56

Fructose-bisphosphate aldolase,
cytoplasmic isozyme 1 932 23/37 38/6 31/57 73/6 Aegilops

tauschii

575 gi|1173347 Full=Sedoheptulose-1,7-bisphosphatase,
chloroplastic 389 55/42 04/6 41/57 64/5 Triticum

aestivum

1151 gi|119745 Full=Fructose-1,6-bisphosphatase,
chloroplastic 261 70/44 16/5 88/64 20/5 Triticum

aestivum

672 gi|82619
ribulose-bisphosphate carboxylase (EC
4.1.1.39) small chain precursor (clone

234) - wheat (fragment)
68 57/15 95/8 51/47 80/5 Triticum

aestivum

واکنش 
نوري

867 gi|4741216
85

Chlorophyll a-b binding protein 8,
chloroplastic 510 30/29 69/8 24/30 78/5 Triticum

urartu

1173 gi|6856619
1

Cytochrome b6-f complex iron-sulfur
subunit, chloroplastic 357 11/24 47/8 78/16 63/6 Triticum

aestivum

1313 gi|4742193
38

Peptidyl-prolyl cis-trans isomerase
CYP38, chloroplastic 741 10/46 82/4 62/58 97/4 Triticum

urartu

1227 gi|3571170
71

photosystem II stability/assembly factor
HCF136, chloroplastic-like 812 01/37 40/5 91/56 55/5 Brachypodiu

m distachyon

اسمیلاسیو
تروژنن نی

604 gi|121340 Full=Glutamine synthetase leaf isozyme,
chloroplastic 684 41/47 11/5 09/55 25/5 Hordeum

vulgare

605 gi|121340 Full=Glutamine synthetase leaf isozyme,
chloroplastic 450 41/47 11/5 99/54 17/5 Hordeum

vulgare

انتقال 
پروتون

1299 gi|4756277
17 ATP synthase delta chain, chloroplastic 361 72/17 49/4 73/28 59/4 Aegilops

tauschii

402 gi|525291 ATP synthase beta subunit 1265 33/59 56/5 65/71 60/5 Triticum
aestivum

بیوسنتز 
نشاسته

722 gi|4737873
83

Soluble inorganic pyrophosphatase 1,
chloroplastic 369 70/31 00/5 77/42 24/5 Triticum

urartu

گلیکولیز 840 gi|1174749 Full=Triosephosphate isomerase,
cytosolic 149 14/27 24/5 67/32 21/6 Secale

cereale

ناشناخته 1303 -
13/15 63/5

1334 gi|2265338
70 cp31BHv [Triticum aestivum] 314 99/18 85/4 00/36 76/4 Triticum

aestivum

642 -
05/51 54/5
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دهنده به تنش خشکی در رقم بهارهاي پاسخاسامی و خصوصیات پروتئین- 5جدول 
Table 5. Names and characteristics of responsive proteins to drought stress in Bahar

گروه 
عملکردي شماره لکه Accession

number نام پروتئین
sc
or
e

Theoretical
MW (KDa)

Theoret
ical pI

Experi
mental
MW

(KDa)

Experi
mental

pI
Taxonomy

چرخه 
کالوین 557 gi|125580 Phosphoribulokinase,

chloroplastic
77
0 51/45 72/5 39/53 33/5 Triticum

aestivum

558 gi|125580 Phosphoribulokinase,
chloroplastic

91
2 51/45 72/5 39/53 41/5 Triticum

aestivum

581 gi|1173347 Sedoheptulose-1,7-
bisphosphatase, chloroplastic

11
93 55/42 04/6 59/51 40/5 Triticum

aestivum

1154 gi|132107
Ribulose bisphosphate

carboxylase small chain clone
512

13
6 28/13 84/5 01/26 39/6 Triticum

aestivum

354 gi|4744385
38

RuBisCO large subunit-binding
protein subunit beta,

chloroplastic
22
84 35/83 79/7 04/67 58/5 Triticum

urartu

988 gi|132107
Ribulose bisphosphate

carboxylase small chain clone
512

20
4 28/13 84/5 80/21 42/6 Triticum

aestivum

619 gi|4738483
56

Fructose-bisphosphate
aldolase, chloroplastic

87
0 21/42 94/5 25/49 72/5 Triticum

urartu

579 gi|1173347 Sedoheptulose-1,7-
bisphosphatase, chloroplastic

10
20 55/42 04/6 83/51 50/5 Triticum

aestivum

549 gi|4741534
35

Ribulose bisphosphate
carboxylase/oxygenase activase

A, chloroplastic
17
28 24/51 90/6 86/53 82/5 Triticum

urartu

623 gi|3571573
99

fructose-bisphosphate aldolase,
chloroplastic-like

98
7 19/42 26/6 94/48 83/5 Brachypodium

distachyon

466 gi|3108787
9

ribulose-1,5-bisphosphate
carboxylase/oxygenase large

subunit
14
25 74/53 22/6 94/59 79/6 Hordeum

comosum

1169 gi|3334480 Ribulose bisphosphate
carboxylase large chain

50
1 47/53 13/6 80/71 62/5 Digitalis

purpurea

593 gi|4741534
35

Ribulose bisphosphate
carboxylase/oxygenase activase

A, chloroplastic
14
53 24/51 90/6 97/50 85/6 Triticum

urartu

587 gi|4741534
35

Ribulose bisphosphate
carboxylase/oxygenase activase

A, chloroplastic
10
08 24/51 90/6 44/51 94/5 Triticum

urartu

562 gi|4741534
35

Ribulose bisphosphate
carboxylase/oxygenase activase

A, chloroplastic
92
5 24/51 90/6 23/53 95/5 Triticum

urartu

351 gi|4744385
38

RuBisCO large subunit-binding
protein subunit beta,

chloroplastic
23
10 35/83 79/7 19/67 64/5 Triticum

urartu

1147 gi|134102
RuBisCO large subunit-binding

protein subunit alpha,
chloroplasticPrecursor

22
24 66/57 83/4 26/66 25/5 Triticum

aestivum

1195 gi|4744385
38

RuBisCO large subunit-binding
protein subunit beta,

chloroplastic
18
02 35/83 79/7 19/67 54/5 Triticum

urartu

1157 gi|3108787
9

ribulose-1,5-bisphosphate
carboxylase/oxygenase large

subunit
16
03 74/53 22/6 95/60 96/6 Hordeum

comosum

1150 gi|3108787
9

ribulose-1,5-bisphosphate
carboxylase/oxygenase large

subunit
16
91 74/53 22/6 63/59 92/6 Hordeum

comosum

1214 gi|4741534
35

Ribulose bisphosphate
carboxylase/oxygenase activase

A, chloroplastic
14
33 24/51 90/6 08/53 77/5 Triticum

urartu
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5ادامه جدول 
Continued Table 5

گروه 
عملکردي

شماره 
لکه

Accession
number نام پروتئین Score Theoretical

MW (KDa)
Theore
tical pI

Experi
mental
MW

(KDa)

Experi
mental

pI
Taxonomy

چرخه 
کالوین 672 gi|82619

ribulose-bisphosphate carboxylase (EC
4.1.1.39) small chain precursor (clone

234) - wheat (fragment)
68 57/15 95/8 57/44 80/5 Triticum

aestivum

465 gi|31087879 ribulose-1,5-bisphosphate
carboxylase/oxygenase large subunit 1457 74/53 22/6 10/60 95/6 Hordeum

comosum

613 gi|474153435
Ribulose bisphosphate

carboxylase/oxygenase activase A,
chloroplastic

1274 24/51 90/6 49/49 94/6 Triticum
urartu

835 gi|473721334 Ribulose bisphosphate carboxylase
small chain PW9, chloroplastic 280 81/19 81/8 42/33 40/6 Triticum

urartu
655 gi|475397076 50S ribosomal protein L4,

chloroplastic 476 10/31 27/5 29/46 85/5 Aegilops
tauschii

547 gi|474153435
Ribulose bisphosphate

carboxylase/oxygenase activase A,
chloroplastic

1356 24/51 90/6 93/53 01/6 Triticum
urartu

607 gi|573961186 fructose-bisphosphate aldolase,
chloroplastic-like 649 21/42 38/6 03/50 19/6 Oryza

brachyantha
495 gi|473912215 Glyceraldehyde-3-phosphate

dehydrogenase B, chloroplastic 628 33/47 03/6 43/56 52/5 Triticum
urartu

1151 gi|119745 Fructose-1,6-bisphosphatase,
chloroplastic 261 70/44 16/5 99/57 20/5 Triticum

aestivum
1272 gi|357111403 probable ribose-5-phosphate

isomerase-like 512 08/29 72/5 67/34 32/5 Brachypodiu
m distachyon

1167 gi|473848356 Fructose-bisphosphate aldolase,
chloroplastic 913 21/42 94/5 40/48 61/5 Triticum

urartu
1228 gi|1173347 Sedoheptulose-1,7-bisphosphatase,

chloroplastic 332 55/42 04/6 67/51 56/5 Triticum
aestivum

1186 gi|473936969 Fructose-bisphosphate aldolase,
cytoplasmic isozyme 1 1117 88/69 55/8 97/50 70/6 Triticum

urartu
552 gi|125580 Phosphoribulokinase, chloroplastic 593 51/45 72/5 78/53 49/5 Triticum

aestivum
واکنش 

نوري 704 gi|474352688 Oxygen-evolving enhancer protein 1,
chloroplastic 818 64/34 75/5 00/42 30/5 Triticum

urartu

710 gi|474352688 Oxygen-evolving enhancer protein 1,
chloroplastic 1254 64/34 75/5 77/41 61/5 Triticum

urartu
578 gi|473965828 Chlorophyll a-b binding protein 1,

chloroplastic 106 44/30 25/5 06/52 32/5 Triticum
urartu

875 gi|131394 Oxygen-evolving enhancer protein 2,
chloroplastic 467 42/27 84/8 08/31 10/6 Triticum

aestivum
825 gi|473781575 Thylakoid lumenal 29 kDa protein,

chloroplastic [Triticum urartu] 830 45/38 59/7 82/34 10/6 Triticum
urartu

716 gi|474352688 Oxygen-evolving enhancer protein 1,
chloroplastic 1197 64/34 75/5 45/41 49/5 Triticum

urartu
868 gi|131394 Oxygen-evolving enhancer protein 2,

chloroplastic 790 42/27 84/8 24/31 01/6 Triticum
aestivum
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5ادامه جدول 
Continued Table 5

گروه 
عملکردي

شماره
لکه

Accession
number نام پروتئین score Theoretical

MW (KDa)
Theoretica

l pI

Experim
ental
MW

(KDa)

Experimental
pI Taxonomy

واکنش نوري 867 gi|474121685 Chlorophyll a-b binding protein
8, chloroplastic 510 30/29 69/8 24/31 78/5 Triticum urartu

631 gi|357117071 photosystem II stability/assembly
factor HCF136, chloroplastic-like 872 01/37 40/5 32/48 54/5 Brachypodium distachyon

1313 gi|474219338 Peptidyl-prolyl cis-trans
isomerase CYP38, chloroplastic 741 10/46 82/4 15/53 97/4 Triticum urartu

1148 gi|131394 Oxygen-evolving enhancer
protein 2, chloroplastic 886 42/27 84/8 61/30 24/6 Triticum aestivum

714 gi|474352688 Oxygen-evolving enhancer
protein 1, chloroplastic 1068 64/34 75/5 53/41 39/5 Triticum urartu

1173 gi|68566191 Cytochrome b6-f complex iron-
sulfur subunit, chloroplastic 357 11/24 47/8 52/18 63/6 Triticum aestivum

709 gi|474352688 Oxygen-evolving enhancer
protein 1, chloroplastic 889 64/34 75/5 77/41 25/5 Triticum urartu

872 gi|131394 Oxygen-evolving enhancer
protein 2, chloroplastic 462 42/27 84/8 16/31 82/6 Triticum aestivum

1162 gi|131394 Oxygen-evolving enhancer
protein 2, chloroplastic 688 42/27 84/8 05/29 82/6 Triticum aestivum

929 gi|131394 Oxygen-evolving enhancer
protein 2, chloroplastic 280 42/27 84/8 48/26 36/5 Triticum aestivum

1232 gi|474219338 Peptidyl-prolyl cis-trans
isomerase CYP38, chloroplastic 602 10/46 82/4 39/53 01/5 Triticum urartu

928 gi|544700 light-harvesting complex I,
partial (chloroplast) 325 44/24 11/8 56/26 73/5 Hordeum vulgare

1218 gi|18650668 temperature stress-induced
lipocalin 491 81/21 50/5 01/26 90/5 Triticum aestivum

398 gi|474105633
ATP-dependent zinc

metalloprotease FTSH 2,
chloroplastic

500 99/71 70/5 53/63 67/5 Triticum urartu

1161 gi|131394 Oxygen-evolving enhancer
protein 2, chloroplastic 610 42/27 84/8 13/29 78/6 Triticum aestivum

اسمیلاسیون 
نیتروژن 604 gi|121340 Glutamine synthetase leaf

isozyme, chloroplastic 684 41/47 11/5 42/50 25/5 Hordeum vulgare

499 gi|71362640 plastid glutamine synthetase
isoform GS2c 1161 02/47 75/5 12/56 43/5 Triticum aestivum

507 gi|121340 Glutamine synthetase leaf
isozyme, chloroplastic 224 41/47 11/5 96/55 34/5 Hordeum vulgare

498 gi|121340 Glutamine synthetase leaf
isozyme, chloroplastic 372 41/47 11/5 12/56 27/5 Hordeum vulgare

1152 gi|121340 Glutamine synthetase leaf
isozyme, chloroplastic 583 41/47 11/5 51/56 21/5 Hordeum vulgare

601 gi|121340 Glutamine synthetase leaf
isozyme, chloroplastic 588 41/47 11/5 50/50 34/5 Hordeum vulgare
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5ادامه جدول 
Continued Table 5.

گروه 
عملکردي

شماره 
لکه

Accession
number نام پروتئین Sco

re
Theoretical
MW (KDa)

Theoreti
cal pI

Experim
ental
MW

(KDa)

Experim
ental pI Taxonomy

اسمیلاسیون 
نیتروژن 491 gi|71362640 plastid glutamine synthetase

isoform GS2c 670 02/47 75/5 82/56 14/5 Triticum
aestivum

784 gi|71361900 glutamine synthetase isoform
GS1a 156 40/39 41/5 71/37 18/5 Triticum

aestivum

انتقال پروتون 395 gi|14017579 ATP synthase CF1 beta
subunit

166
5 88/53 06/5 92/63 59/5 Triticum

aestivum

396 gi|14017579 ATP synthase CF1 beta
subunit

195
1 88/53 06/5 68/63 53/5 Triticum

aestivum

397 gi|14017579 ATP synthase CF1 beta
subunit

187
6 88/53 06/5 61/63 45/5 Triticum

aestivum

402 gi|525291 ATP synthase beta subunit
126
5 33/59 56/5 22/63 60/5 Triticum

aestivum

1226 gi|47607439 mitochondrial ATP synthase
precursor 829 09/27 71/7 34/33 03/6 Triticum

aestivum

سنتز نشاسته 965 gi|21322655 adenosine diphosphate
glucose pyrophosphatase 151 97/21 68/5 59/23 39/6 Triticum

aestivum

722 gi|473787383
Soluble inorganic

pyrophosphatase 1,
chloroplastic

369 70/31 00/5 91/40 24/5 Triticum
urartu

سیستم 
شاتلینگ 635 gi|475577109 Malate dehydrogenase 1,

mitochondrial 613 93/34 26/5 08/48 72/6 Aegilops
tauschii

1179 gi|475577109 Malate dehydrogenase 1,
mitochondrial 639 93/34 26/5 85/47 95/6 Aegilops

tauschii

زداسم 911 gi|474023258 Glutathione S-transferase
DHAR2 593 26/45 30/8 12/28 38/6 Triticum

urartu

667 gi|7619802 putative glyoxalase I 463 83/31 39/5 28/45 74/5 Triticum
aestivum

گلیکولیز 840 gi|1174749 Triosephosphate isomerase,
cytosolic 149 14/27 24/5 11/33 21/6 Secale cereale

شوك گرمایی 1159 gi|473970552 Heat shock 70 kDa protein,
mitochondrial 745 36/76 16/6 63/70 83/5 Triticum

urartu

انتقال سلولی 681 gi|475620929 Alpha-soluble NSF
attachment protein 776 16/35 96/4 40/43 25/5 Aegilops

tauschii
- سایر پروتئین

ها 852 gi|473965118 Proteasome subunit alpha
type-2 481 13/41 05/6 72/32 75/5 Triticum

urartu

693 gi|461682256 tetratricopeptide repeat
containing protein 623 53/36 49/7 70/42 71/5 Triticum

monococcum

ناشناخته 802 gi|475516614 hypothetical protein
F775_17756 222 52/37 33/8 46/36 06/6 Aegilops

tauschii

745 gi|475619395 Protein grpE 526 99/33 50/5 58/39 17/5 Aegilops
tauschii

642 - 30/47 54/5

770 gi|38679331 harpin binding protein 1 697 52/29 51/9 65/38 37/5 Triticum
aestivum

622 - 18/49 99/5

دارايهايداد که پروتئیننتایج تجزیه پروتئوم نشان
و بهار بترتیب درکویرارقامبهمربوطدارمعنیبیانتغییر
دوهرگرفتند. همچنین، درقرارعملکرديگروه11و شش
مربوطتنشبهدهندهپاسخهايپروتئیندرصدبیشترینرقم

دیگر،بعبارت. بودندفتوسنتزنوريواکنشوکالوینچرخهبه
هايپروتئینبهمربوطهاپروتئینتعدادرینبیشتمجموعدر

گروهاینبودند که درکربوهیدراتمتابولیسمدردخیل
مسیرهايوبیولوژیکیفرآیندهايازبسیاريعملکردي
کالوین،چرخهفتوسنتز،نوريواکنشقبیلازمتابولیکی

شاتلینگسیستموگلیکولیزقندها،بیوسنتز
بطور کلی، بیشترین. شتندداوجوداگزالواستات/مالات

و بهار کویررقمدربترتیب کالوینچرخهدرگروههاپروتئین
اکتیوازروبیسکوفروکتوز بیس فسفات آلدولاز وهايپروتئین

Aهاپروتئینبیشترینبهاررقمدردیگرطرفاز. بودند
OECهايپروتئینبه،مربوطفتوسنتزنوريواکنشدرگروه

کمپلکسپروتئینهرازکویررقمدرهکحالیدر. بودند
(Cyt) b6/f،کلروفیلبهشدهمتصلپروتئینa/b،CYP38

بر طبق این . شدندالقاتنشتحتپروتئینیکHCF136و
نتایج، در مجموع چندین گروه پروتئینی در تحمل و حساسیت 
گندم بیشتر دخیل بودند که در هر گروه پروتئینی نیز 

در مکانیسم تحمل و حساسیت بیشتر هاي خاصی پروتئین
نقش داشتند.
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Abstract
     In order to assess the protein pattern changes in tolerant and susceptible cultivars of wheat
under drought stress in seedling stage and for understanding their mechanism of stress
tolerance, two cultivars of spring wheat, including Kavir (as tolerant) and Bahar (as susceptible)
were cultured in the growth chamber. Proteome analysis by 2D electrophoresis and staining of
gels by Commassie brilliant blue for two cultivars was performed and 20 and 86 protein spots
with significant difference between control and drought condition in the Kavir and Bahar
cultivars were identified, respectively. Using MALDI-TOF/TOF, 18 and 84 protein spots of
them in the Kavir and Bahar was identified. Total of proteins with significant expression
changes related to the Kavir were divided into six functional groups, including Calvin cycle
(seven protein spots), light reaction of photosynthesis (four spots), nitrogen assimilation and
proton transfer (each two spots), the biosynthesis of starch and glycolysis (each one spot) and
the unknown proteins (three spots). The number of protein functional groups in the Bahar was
more diversity and these proteins were divided into 11 functional groups, while in Bahar as well
as Kavir the highest numbers of proteins was related to the Calvin cycle (35 protein spots), light
reaction of photosynthesis (22 spots), assimilation of nitrogen (eight spots) and proton transfer
(five spots). Generally, the most protein amounts in the Kavir were related to Calvin cycle such
as Fructose-bisphosphate aldolase (three spots) and RuBisCO small subunit precursor (two
spots), respectively. While more of proteins involved in the Calvin cycle of Bahar cultivar such
as RuBisCO activase A proteins (seven spots), fructose 1, 6-biphosphate aldolase (six spots) and
catalytic large subunit of RuBisCO (five spots) were. On the other hand, in Bahar, proteins of
OEC (12 spots) were the largest of protein groups involved in light reaction of photosynthesis.
While in the Kavir, Cytochrome b6-f complex, Chlorophyll a-b binding protein, CYP38 and
HCF136 protein under drought stress just one of each apiece were induced. Also in the Kavir
and Bahar, the largest of protein groups related to nitrogen assimilation were Glutamine
synthetase (GS) enzyme. Generally, these results to identify and better understand of the
metabolic pathways, effective proteins and important proteins involved in tolerance and
sensitivity of wheat will help.
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