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A B S T R A C T 
Salinity is one of the most important environmental stresses that disrupt the natural growth of 

plants. Plant use different mechanisms to cope with stress conditions, such as salinity, in which 

changes in protein expression is the most important one at molecular level. Changes in protein 

expression depends on their physicochemical changes such as half- life, stability index, iso-

electric point, molecular weight, extinction coefficient etc. Furtermore, identification of 

motifs, patterns and protein domains make it possible to predict changes in the conformation, 

structure and  proteins functions. In this research was selected a number of changed protein in 

expression under salinity stress in wheat based on the previous proteomic studies for further 

was selected bioinformatic analysis. Study Physicochemical properties of proteins by 

ProtParam software, identification of domains by InterProScan and CDD, identification 

patters for prediction of post translational modification by ScanProsite, similarity by Blast, 

alignment of similar proteins for identification of conserved block was performed by T-

Coffee. Out of the 25 proteins associated with salinity stress, 20 proteins have a half-life more 

than 20 hours. The molecular weight of these proteins was varied  between 13 to 117 kDa and 

15 protein showed instability index of less than 40 and therefore classified as stable proteins. 

Investigation of proteins using TMHMM and Protscale softwares, it was found that 

Aquaporins, Plasma membrane intrinsic proteins, Plasma membrane ATPase and Rust 

resistance kinase Lr10 are highly hydrophobic proteins, whose major structure located inside 

the membranes. Out of 25 proteins, 8 proteins were selected and analyzed for identification of 

patterns, domains, structure and function. α-tubulin as a monomer participates with -tubulin 

to make  α-tubulin dimer. Tubulin create a major part of microtubules that are essential for 

cell growth and division. This protein consisted of one pattern, Tubulin subunits alpha, beta 

and gamma signature domain  namly PLN00221. For the Triosphosphate isomerase protein, a 

domain called TIM, which is involved in the catalytic mechanism and for the Calmodulin 

protein a domain called PTZ00184 was identified which is a calcium binding domain. For the 

Putative glycine decarbixylase subunit a domain called PRK01202 has been identified that has 

carboxylase activity. For Cu/Zn superoxide dismutase protein the domain called as SOD is 

involved in the absorption of superoxide. For Fructose-bisphosphate aldolase protein, the 

catalytic converter domain was identified as PLV02455 and for Hsp 70- Hsp 90 organizing 

protein, STI1 domain was identified with ATPase property. For the 2- Cys peroxiredoxin BAS 

1 protein, for the PRX-Typ 2 cys domain that plays an important role in regulating oxidation- 

cell reduction. 
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 چکیده
شود. گیاه های محیطی است که باعث اختلال در رشد طبیعی گیاهان میترین تنششوری یکی از مهم

ترین مهمگیرد که از های مختلفی را به کار میزا، از جمله تنش شوری مکانیسمبرای مقابله با شرایط تنش
ها در گرو تغییرات فیزیکوشیمیایی ها است. تغییر بیان پروتئینآنها در سطح مولکولی، تغییر در بیان پروتئین

آنها مثل نیمه عمر، شاخص پایداری، نقطه ایزوالکتریک، وزن مولکولی و ضریب خاموشی است. در این 
های ی در گندم برای تجزیه و تحلیلهای دارای تغییر بیان تحت تنش شورپژوهش تعدادی از پروتئین

پروتئین  20پروتئین مرتبط با تنش شوری مورد مطالعه، تعداد  25از بین . بیوانفورماتیکی استفاده شده است
کیلو دالتون بوده  117تا  13ها بین ساعت بودند. وزن مولکولی این پروتئین 20دارای نیمه عمر بیشتر از 

های درگیر در تنش از بین پروتئین داشته و پایدار برآورد شدند. 40کمتر از پروتئین شاخص ناپایداری  15و 
توبولین  -α توبولین در یک دایمر به نام - توبولین به عنوان یک مونومر به همراه -α شوری گندم
کند که برای رشد و تقسیم سلولی ها را ایجاد میکند. توبولین، بخش عمده میکروتوبولشرکت می

 Tubulin subunits alpha, beta and gammaند. این پروتئین دارای یک الگو به ناماضروری

signature  و یک دمین به نامPLN00221 ایزومراز، دمینی با نام باشد. برای پروتئین تریوزفسفاتمی
TIM- like beta/ alpha barrel domains  که در مکانیسم کاتالیزوری نقش دارد و برای پروتئین

باشد. برای شناسایی شد که دمین متصل شونده به کلسیم می PTZ00184مودولین یک دمین به نام کال
شناسایی شد که  PRK01202دمینی به نام  Putative glycine decarboxylse subunitپروتئین

 PRX- Typ 2دمین  Cys proxiredoxin BAS 1-2فعالیت کربوکسیلازی دارد. برای پروتئین 

cys که احیای سلولی دارد. این پژوهش نشان داد  -شد که نقش مهمی در تنظیم اکسیداسیون شناسایی
های فیزیکی و شیمیایی بسیار متفاوت از هم را در بر های با ویژگیتنش شوری طیف وسیعی از پروتئین

ر طولانی های با وزن مولکولی سنگین و سبک، پایدار و ناپایدار، دارای نیمه عمگیرد و شامل پروتئینمی
 شود.و کوتاه و دارای نقطه ایزوالکتریک متفاوت از هم می
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 مقدمه
نده دهنده یک پروتئین، مشخص کنزنجیره اسیدهای آمینه تشکیل

که  خاص استتتت  عملکردی ویژه دارد و یک مولکول پروتئینی 
خواص زیستتتی آن، ناشتتی از شتتکل ستته بعدی القا شتتده توستتط 

سهردیف شکل  ست و  سیدآمینه در تعامل با محیط ا بعدی های ا
قا نهایی مولکول پروتئین به طور انحصتتتاری توستتتط توالی آن ال

ی مهمی تغییرات مولکول(. 2011)کلاوری و نوتردام،  گرددمی
سلول شرایط خاص در  دهد که یکی از آن ای زنده رخ میهتحت 

. (2004استتر، )تورهان و ب های محیطی استتتشتترایط خاص تنش
مل محدود تنش شتتتوری یکی از نده محیطی در مهمترین عوا کن

شرایط تنش ست. گیاه برای مقابله با  زا، از جمله تنش تولید گندم ا
گیرد که از مهمترین های مختلفی را به کار میشتتوری، مکانیستتم

)دوروتی و ها استتت در ستتطح مولکولی، تغییر در بیان پروتئین آنها
 (.2005رامانجولو، 

لی توا جود در تعتتداد  مو نون UniProtهتتای  ک بتته  هم ا
شناسان هم با پروتئین رسیده است، از طرفی زیست 250322721

سعی در تفسیر  نسبتاستفاده از ابزارهای بیوانفورماتیکی به همان 
ند عات انبوه دار کاران،  این اطلا کانتلی و هم نابراین  (.2021) ب

با ها و تجزیه و تحلیل آنفراخوانی این داده ها نه تنها اطلاعات 
ها را ارائه ارزشتتی از خصتتوصتتیات ستتاختاری و عملکردی پروتئین

تا حد زیادی می نه کارهای آزمایشتتتگاهی را نیز  دهد بلکه هزی
 (.2004)بتتاتتتمتتن و هتتمتتکتتاران،  دهتتدمتتیکتتاهتتش 

UniPortKB/Swiss-Port های پروتئینی با کیفیت مناسب توالی
دهد همراه اطلاعات عملکردی آنها را ارائه میو دستترستی آزاد به
باط فیلوژنیک میان ژن(. 2016)بوتت و همکاران،  ها و یافتن ارت

سنر و همکاران، ها، پروتئین توالی صیات( 2005)فلی صو سی خ  برر
یایی یایی و بیوشتتتیم کاران،  فیزیکوشتتتیم نگ و هم ها (2011،) 

کاران،  عملکردی لدر و هم )زدوبنو و آپیلر،  هادمین(، 2005)مو
تاخوردگی(2005)کوویلون،  1ها، موتیف(2001 نگ و  2ها،  چا (

 (،2007)هیلو و همکاران،  3تغییرات پس از ترجمه(، 2006بالدی، 
یدهم نهردیفی توالی استتت کاران، ) 4های آمی لد و هم ( 2006آرنو

های های دمین پروتئینی در پایگاهاستتتفاده شتتده استتت. اکثر مدل
کاران،  5Pfamای همچون داده یک و  و (2010)فین و هم )لتون

کاران،  ند. روشآوری شتتتتدهجمع SMART6 (2006هم های ا

                                                                                                                                                                                      
1. Motif 

2. Fold 

3. Post-translational modification 

4. Protein sequence alignments 

ای هدادهایهای ستتاختاری و پایگاهبیوانفورماتیکی براستتاا ابزار
اند تکمیل کننده نتایج آزمایشتتتگاهی باشتتتد و نقش توموجود می

یدی در مرتب یات د یق کل ندهی و کاوش جزئ ما ستتتازی، ستتتاز
ند. دادهداده فا ک لب از روشهای تجربی ای های های تجربی اغ

عدی پروتئین های ستتته ب تار گاهی ستتتاخ مایشتتت مل آز ها شتتتا
ستالو شعه کری ستخراج می NMR7و  Xگرافی ا در حقیقت . شوندا

سلول زنده و چگونگی عمل هدف  نهایی بیوانفورماتیک فهم بهتر 
های ستتتلول در ستتتطح مولکولی استتتت. با تجزیه و تحلیل توالی

هتتای ستتتتاختتتاری، تحقیقتتات مولکولی ختتام و همچنین داده
چشتتتم انداز کلی  تواند اطلاعات جدیدی دربارهبیوانفورماتیک می
 .سلول فراهم کند

کاملی پروتئیندمین های ت حد به طور ها وا که  ند  ها هستتتت
های پروتئینی و پی بردن به عملکرد بندی توالیگستتترده در طبقه

ساختار دمین در یک توالی پروتئینی پروتئین کاربرد دارند.  سی  برر
خاص مهم است، زیرا نشانگر ساختار سه بعدی احتمالی پروتئین و 

ی آن استتت. به همین علت عملکرد ستتلولی یا بیوشتتیمیایی بالقوه
بته توصتتتیف   Swiss-Protیای از پتایگتاه دادهش عمتدهبخ

ها اختصتتتاص یافته استتتت که با های پروتئینستتتازماندهی دمین
)کلاوری و  اندبینی شتتتدههای موجود شتتتناستتتایی یا پیشروش

ها و برای ایجاد عملکردهای جدید در پروتئین (.2011نوتردامی، 
ن واحدهای تکرار تواهای جدید میها و ایجاد دمینبازآرایی دمین

 (.2005)بورنبرگ و همکاران،  شتتونده روی ژن را دستتتکاری کرد
های چهارچوب ها به رغم گوناگونی زیاد توالی توسط برچسبدمین

سایی می شنا شان  سبتوالی خود های چهارچوب شوند. این برچ
هایی در پروتئین هستتتند که به رغم میلیاردها ستتال توالی، موتیف

شقا ی هن سایی میتکامل ان شنا شند. پایگاهوز  ابل   ثانویه  دادهبا

PROSITEخانواده عدادی  نده ت ها، ای پروتئینی، دمینهدربرگیر
ستالگوها، موتیف شناختی ها و اطلاعات مربوط به آنها از نظر زی

کاران،  و بیوتکنولوژی استتتتت گاه داده  (.2007)هیلو و هم پای
شدهدمین سیله NCBI (CDD) های محافظت  سیر  ایو برای تف
های محافظت شده و گیری دمینهای پروتئینی است که  رارتوالی

دهد. ها را بررستتتی کرده و ارائه میجایگاه فعالیت مربوط به دمین
دهد ها را مورد بررسی  رار میهمچنین، ساختار سه بعدی پروتئین

بارتی  به ع ند.  یدا ک تار/ عملکرد را پ طه بین توالی/ ستتتاخ تا راب
برای توصتتتیف پایگاه داده محافظت شتتتده  CDDگفت  توانمی

5. Scaffold sequence signatures 

6. Simple modular architecture research tool  

7. Nuclear Magnetic Resonance  
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ست. تعیین زیرعملکرد پروتئین ستفاده خانوادهها های پروتئینی نیز با ا
عبدلی نستتتب و . (2011بائر، -)مارچلرپذیر استتتت امکان CDD از 

کاران ) به تنش  LEAهای ( پروتئین1399هم مل  درگیر در تح
با  ند.  ماتیکی  رار داد خشتتتکی در جو و برنج را مورد تجزیه بیوانفور

درخت فیلوژنی پروتئین ها رستتم شتتد. اطلاعات ClustalW افزار نرم
سلولی بینی جایگاه درونها، موتیف، پیشمربوط به خصوصیات توالی

ندی بو بررستتتی فعالیت بیولوژیکی و مولکولی صتتتورت گرفت. گروه
ها بیشترین ها آنها را در هفت گروه مجزا  رار داد که دهیدرینپروتئین

 ها را در بر گرفتند.تعداد توالی
هتتای گنتتدم کتته در در این پژوهش، تعتتدادی از پروتئین

هیافت رهای مرتبط با تنش شوری دخیل هستند و  بلاً با مکانیسم
ند، انتخاب و جهت بررستتتی ا پروتئومیک شتتتناستتتایی شتتتده

ر این گیرند هدف اصتتتلی دبیوانفورماتیکی مورد استتتتفاده  رار می
های پژوهش تعیین خصتتوصتتیات فیزیکوشتتیمیایی، تعیین دمین

های شتتتناخته شتتتده در ها با پروتئینپروتئینی، همردیفی پروتئین
های اطلاعاتی پروتئینی جهت شتتناخت عملکرد و ستتاختار پایگاه

پس  ایی و نیز تغییراتپروتئین و نیز شتتناستتایی نواحی درون غشتت
 باشد.های درگیر در تنش شوری گندم میای پروتئینترجمه
 

 هامواد و روش
های درگیر در تنش شوری در این پژوهش، ابتدا تعدادی از پروتئین

شده بودند گزینش گردید سایی  شنا  گندم که با روش پروتئومیک 
های پایگاه ی،اطلاعات پروتئین(. برای مطالعه 2007)یدیز و تامام، 

متتورد  9PDBو UniProt/Kb ،8NCBI/Proteinاطتتلاعتتاتتتی 
بررسی  رار گرفت و در نهایت پروتئین های مشترک از داده پایگاه 

UniProt/Kb ارائه شده  1در جدول  آنهاو لیست  گردید استخراج
 است.

ها با استتتتفاده از خصتتتوصتتتیات فیزیکوشتتتیمیایی این پروتئین
مه تخمین ویژتعیین   ProtParamافزارنرم نا های گیشتتتد. این بر

 ستتازدپذیر میرا امکان  in silicoفیزیکوشتتیمیایی پروتئین به روش
مل (. 2011)هوفر،  های پروتئینی شتتتا پارامتر زن واین نرم افزار 

مه عم یداری و نی پا نا یک، شتتتاخص  طه ایزوالکترون ر مولکولی، نق
آمینه ایها را به صورت تئوری و براساا خواص ذاتی اسیدهپروتئین
 (.2009)نوبل و بایلی،  کنددهنده آنها محاسبه میتشکیل
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 لیست پروتئین های پاسخ دهنده به تنش شوری در گندم. 1 جدول

 نقش
شماره 

 دسترسی
 نام پروتئین

کاهش اثرات 
 ها ROSسمی 

Q9M4T9 Cold-responsive LEA/RAB-related 
COR Protein 

کاهش اثرات 
 ها ROSسمی 

Q8L807 Putative Glycine decarboxylase 
subunit 

کاهش اثرات 
 ها ROSسمی 

A7VL25 Group3 late embryogenesis abundant 
protein 

 Q9SJQ9 Fructose-bisphsphate aldolase فتوسنتز

متابولیسم کربن و 
 انرژی

Q9FS79 Triosephosphat-isomerase 

سنتز پروتئین، رشد 
 و تقسیم سلولی

Q41834 Nucleic acid binding protein 1 

کاهش اثرات 
 ها ROSسمی 

B3TLR9 Ras-related protein RIC1 

کاهش اثرات 
 ها ROSسمی 

Q8S9H0 Temperature stress-induced lipocalin 

کاهش اثرات 
 ها ROSسمی 

O24400 Cu/Zn superoxide dismutase 

متابولیسم کربن و 
 انرژی

Q41534 ATP synthase beta subunit 

کاهش اثرات 
 ها ROSسمی 

M7ZKX9 Glutathione S-transerase DHAR2 

سنتز پروتئین، رشد 
 و تقسیم سلولی

Q00434 Oxygen-evolving enhancer protein 2, 
(OEF, 2) chloroplastic 

کاهش اثرات 
 ها ROSسمی 

Q945R5 L-ascorbate peroxidase 

متابولیسم کربن و 
 انرژی

Q9SAW6 Ribulose-1,5- bisphospate 
carboxylase/oxygenase small subunit 

کاهش اثرات 
 ها ROSسمی 

Q96468 2- Cys Peroxiredoxin BAS1, 
Chloroplastic 

متابولیسم کربن و 
 انرژی

P08823 RuBisCo large Subunit-binding 
protein 

کاهش اثرات 
 ها ROSسمی 

F8RP11 Hsp 70-HSp 90 organizing protein 

کاهش اثرات 
 ها ROSسمی 

Q7DMG9 Calmodulin 

کاهش اثرات 
 ها ROSسمی 

A9UEB8 Aquaporin 

کاهش اثرات 
 ها ROSسمی 

A7J2I3 Plasma membrance intrinsic protein 

کاهش اثرات 
 ها ROSسمی 

P93604 Rust resistance kinase Lr10 

کاهش اثرات 
 ها ROSسمی 

P83970 Plasma membrance ATPase 

کاهش اثرات 
 ها ROSسمی 

P20973 Ubiquitin- activating enzyme E11 

 ,P04784 Chlorophll a-b binding protein فتوسنتز
chloroplastic 

2. Protein data bank 
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سنتز پروتئین، رشد 
 و تقسیم سلولی

Q9ZRB7 Tubulin alpha chain 

ها از جستجو ای پروتئینبه منظور بررسی تغییرات پس ترجمه
  ScanPrositeافزارتوستتط نرم PROSITEدر داده پایگاه ثانویه 

افزار توالی پروتئینی را با الگوهای موجود در استتتفاده شتتد. این نرم
PROSITE های موجود مقایستتته کرده و موتیف، الگو یا پروفایل

مل را پیشمهترجدر توالی و تغییرات پس ندبینی میای محت  ک
 FASTAهای پروتئینی با فرمت . توالی(2007)هیلو و همکاران، 

شد. گزینهبه نرم  Exclude motifs with a high افزار معرفی 

probability of occurrence شتن نواحی پر  به منظور کنار گذا
تئین با افزار امکان مقایسه پروتکرار از بررسی انتخاب شد. این نرم

را  PROSITEفهرستتتتی از الگوهای موجود در پایگاه اطلاعاتی 
ت فراهم کرده و در خروجی الگوهای شتتناستتایی شتتده را با عبار

Hit  by Pattern های شناسایی شده را با عبارت و پروفایلHit 

by Profile دهد. نمایش می 
های های پروتئینی برای تعدادی از پروتئینشتتناستتایی دمین

های پاستخ دهنده به تنش شتوری صتورت به از بین پروتئینمشتا
 CDD (Conserved Domain افزار این پژوهش نرمگرفت. در 

Database) ها استفاده شد. این برنامه توسط برای شناسایی دمین
NCBI شده و تعدادی از دمین شتیبانی  های مهم پروتئینی را در پ

مت  با فر مل پروتئین مورد نظر  کا به  FASTAخود دارد. توالی 
ست  Expectجو گزینه واین برنامه معرفی گردید.  بل از انجام ج

Value Threshold  به طور پیش فرض روی تنظیم  01/0که 
ست به  ش 05/0شده ا شد تا امکان  سایی دمینتغییر داده  های نا

ر دبیشتتتتری فراهم گردد. با مراجعه به نتایج تصتتتویری و متنی 
شتتده برای هر دمین  ارائه  E-Valueخروجی برنامه و با توجه به 

 های ارائه شتتده از نظر آماری مشتتخص شتتددار بودن دمینمعنی
 (.2011بایر، -)مارچلر

 

 نتایج و بحث
 هاتعیین خصو یات فیزیکوشیمیایی پروتئین

شوری ایفا پروتئین شی که در تنش  ساا نق های مورد مطالعه برا
صلی پروتئینمی های درگیر در کاهش اثرات کردند به چهار گروه ا

ها،  رشد و تقسیم سلولی، فتوسنتز و متابولیسم کربن ROSسمی 
بندی شتتدند. با تجزیه و تحلیل نتایج ارائه شتتده و انرژی تقستتیم

یات  به ProtParamافزار توستتتط نرم منظور تعیین خصتتتوصتتت
شیمیایی پروتئین ست  4تا  1ها که در جداول فیزیکو شده ا آورده 

                                                                                                                                                                                      
1. Molecular Chaperones  

سمی توان دریافت در بین پروتئینمی های درگیر در کاهش اثرات 
ROS،2ها-Cys peroxiredoxin BAS1  مه دارای کمترین نی

د یقه در ستتتلول بعد از تولید را دارد، این  3عمر بوده و نیمه عمر 
پایدار است.  40به دلیل داشتن شاخص ناپایداری کمتر از پروتئین 

های زیستی و این پروتئین جزو پراکسیدازها است. بسیاری از تنش
شوند. آنتی های فعال اکسیژن میغیرزیستی موجب تولید رادیکال

های آزاد اکسیدانی باعث مهار رادیکالهای آنتیها و آنزیماکسیدان
سلول سیدازشوند که پها میدر  ستند و نقش راک ها یکی از آنها ه

کنند )شتتیگئوکا و همکاران، ایفا می 2O2Hمهمی در متابولستتیم 
2002 .) 

بیشتتترین  Hsp 70-Hsp90 organizing proteinپروتئین 
سمی وزن مولکولی را در بین پروتئین های درگیر در کاهش اثرات 

ROS آن در ستتتلول ها دارد. این پروتئین ناپایدار بوده و نیمه عمر
های شتتوک (. پروتئین1رستتد )جدولستتاعت می 20به بیشتتتر از 

کنند. استتتاستتتاً این عمل می 10حرارتی به عنوان محافظان مولکولی
تا خوردنپروتئین جایی پروتئین درون ستتتلولی و  11ها در  جاب و 

ضع نهایی آنهمچنین هدایت پروتئین سمت موا شرکت ها به  ها 
های شتتتوک گرمایی نقش تعیین کننده در حفا ت دارند. پروتئین

ها به شتتتکل طبیعی اولیه گیاه علیه تنش برای برگرداندن پروتئین
ران، آنها و در نتیجه هموستازی سلول بر عهده دارند )فلرر و همکا

پروتئینی با  Cu-Zn (SOD)ستتتوپراکستتتید دیستتتموتاز ( 2011
ستتاعت در  20پایداری نستتبتاً زیاد استتت که نیمه عمری بالاتر از 

شکل یک 1سلول زنده دارد )جدول سموتاز به  سید دی سوپر اک  .)
حد، دارای دو یون می  عال  هر زیر وا گاه ف جای هومودیمر بوده و 

ستتت. ستتاختار ستتوپراکستتید باشتتد که یکی روی و دیگری مس ا
سموتاز  به خوبی عملکرد این آنزیم و نیز تعاملات بین  Cu- Znدی

مایش می حدهای آن را ن بانچی و همکاران، زیر وا . (2002دهد )

یک آنزیم با محافظت شدگی بالا  Cu- Znسوپراکسید دیسموتاز 
را از سیتوپلاسم حذف  (2O)های سوپر اکسید باشد که رادیکالمی
ندمی ید ک عث تول با یداز روی گزانتین  یت گزانتین اکستتت عال . ف

باشتتد )راخیت و شتتود که یک فعالیت آنزیمی میستتوپراکستتید می
این آنزیم به عنوان اولین خط دفاعی در مقابل  (.2006چاکراباتی، 

های سوپراکسید عمل کرده و آنها را به پراکسید هیدروژن رادیکال
پایدار استتتت که نیمه عمر  کند. کالمودولین پروتئینیتبدیل می
(. این پروتئین به عنوان گروهی 1ساعت دارد )جدول  20بیشتر از 

سیگنال سیاری از  سیم، ب سگرهای کل ها را به ها را دریافت و آناز ح

2. Folding 
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ستتازی مستتیرهای ستتیگنالینگ پایین دستتت از طریق اتصتتال و فعال
  (.2008کند )توتجا و سوپوری، اهداف مختلف هدایت می

با وزن مولکولی  یدار  21/21آکواپورین  پا کیلودالتون پروتئینی 
ست که نیمه عمر بالاتر از  سلول دارد )جدول  20ا (. 1ساعت در 

های مولد غشتتایی هستتتند که در ها، گروهی از پروتئینآکواپورین
غشای پلاسمایی یا تونوپلاست جای گرفته و از طریق ایجاد منافذ 

ها نقش اساسی در کنند. آکواپورینسلولی جذب آب را تسهیل می
ها دارند و در تنظیم جذب آب تحت تنش انتقال آب بین ستتتلول

 Plasma membraneکنند. پروتئین غشایی شوری نقش ایفا می

intrinsic protein  کیلو دالتون پروتئین  89/29با وزن مولکولی
ستتاعت در ستتلول دارد  20پایداری استتت که نیمه عمر بیش از 

جدول کاهش اثرات ستتتمی ( و از پروتئین1-3) یل در  های دخ
ROSباشد. سازگاری به تنش شوری نیازمند ایجاد ها در گندم می

های غشتتتایی تغییراتی در جریان آب درون گیاه استتتت و پروتئین
ها با اجزای اصلی تنظیم کننده روابط آبی گیاه هستند. این پروتئین

کنند که به تسهیل میایجاد منافذ مخصوص آب، جذب اسمزی را 
عنوان جایگزین برای انتشار آب از طریق غشاهای دو لایه لیپیدی 

یابد )تیرمان و است و در نتیجه نفوذپذیری غشا به آب افزایش می
یکی  Rust resistance kinase Lr10پروتئین (.2002همکاران، 

ست که از تنظیم کننده شارهای پروتئین کینازی ا های از اجزای آب
سی سلولی مانند تمایز، تکثیر، ب ار حفا ت شده  در انواع فرایندهای 

های زیستی باشند و نقش مهمی در پاسخ به تنشرشد و مرگ می
سخ ستی و پا سانی و غیرزی  ROSهای هورمونی از جمله علامت ر

فا می کاران، ای ناک و هم ند )جو با وزن 2002کن (. این پروتئین 
ئینی  ناپایدار بوده و در ستتتلول کیلو دالتون، پروت 02/71مولکولی 

 Plasmaپروتئین . (1ستتتاعت دارد )جدول  20نیمه عمر بیش از 

membrane ATPase  کیلو دالتون،  68/104نیز با وزن مولکولی
ستاعت در ستلول استت  20پروتئینی پایدار و با نیمه عمر بیش از 

های تراغشتتتایی موجود (. و یکی از مهمترین پروتئین3-1)جدول 
باشتتتد که در ایجاد و کنترل در غشتتتای پلاستتتمایی گیاهان می

فا می قالات از عرض غشتتتا نقش مهمی ای ند. این آنزیمانت با  ک
را فعالانه به فضتتای  H+یون  ATPاستتتفاده از انرژی هیدرولیز 

کند. عمل پمپ کردن پروتون به خارج، آپوپلاستتتتی هدایت می
باعث ایجاد شتتیب الکتروشتتیمیایی در عرض غشتتا گردیده و این 
اختلاف غلظت یون زمینه لازم را برای فعالیت سایر نا لین غشایی 

ها و آورد و باعث جذب مواد ضتتروری، دفع یون، آلایندهمیفراهم 
 (. 2008شود )توتجا و سوپروی، سایر ترکیبات سمی از سلول می

Ubiquitin- activating enzyme E11  پروتئینی پایدار با
ست )جدول  117وزن مولکولی  صال 1کیلو دالتون ا ( و از طریق ات

اند، نهایتاً ید شتتدههای مشتتخصتتی که در طی تنش تولبه پروتئین
شتتود. ها توستتط کمپلکس پروتئازوم میموجب تجزیه این پروتئین

های نقش یوبی کوئیتینه شتتدن در افزایش تحمل گیاهان به تنش
غیر زنده از  یبل تنش خشتتکی و شتتوری به اثبات رستتیده استتت 

 (.2019)استون، 
های درگیر در ستتنتز پروتئین، رشتتد و تقستتیم در بین پروتئین

ساعت  20پایدار بوده و نیمه عمر بالاتر از  OEF2ی پروتئین سلول
ها، (. این پروتئین در تنظیم متابولیستتتم کربوهیدرات2دارد )جدول

های استتیدهای آمینه، نیتروژن و انرژی و نیز مستتیر حذف رادیکال
(. پروتئین 2008باشد )کاروسو و همکاران، فعال اکسیژن دخیل می

Nucleic acid binding protein-1  یدار بوده و پا نا پروتئینی 
 (.2ساعت دارد )جدول  20نیمه عمری بالاتر از 

 
 ها در گندم تحت تنش شوریROSهای درگیر در کاهش اثرات سمی خصوصیات فیزیکوشیمیایی پروتئین .2جدول 

 نام پروتئین (kD)وزن مولکولی II pI نیمه عمر

Min3 91/29 48/5 29/23 2-Cys Peroxiredoxin BAS1, Chloroplastic 
H20< 70/40 78/5 09/65 Hsp 70-HSP 90 Organizing protein 
H20< 12/40 99/4 24/21 Putative glycine decarboxylase subunit 
H20< 96/23 35/5 25/20 Cu/Zn superoxide dismutase 
H20< 23/23 11/4 83/16 Calmodulin 
H20< 63/21 30/9 21/21 Aquaporin 
H20< 96/32 26/9 89/29 Plasma membrane intrinsic protein 
H20< 57/44 34/6 02/71 Rust resistance kinas Lr 10 
H20< 19/36 38/6 68/104 Plasma membrane ATPase 
H20< 09/35 16/5 00/117 Ubiquitin- activating enzyme E11 
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 های درگیر در سنتز پروتئین، رشد و تقسیم سلولی در گندم تحت تنش شوریخصوصیات فیزیکوشیمیایی پروتئین .2جدول ادامه 
 نام پروتئین (kD)وزن مولکولی  II pI نیمه عمر

h20< 56/32 84/8 26/27 Oxygen- evolving enhancer protein 2(OEF2) 
h20< 98/53 60/4 11/31 Nucleic acid binding protein 1 
h20< 52/36 89/4 74/49 Tubulin alpha chain 

 
 تز در گندم تحت تنش شوریهای درگیر در فتوسنخصوصیات فیزیکوشیمیایی پروتئین .3جدول 

 نام پروتئین (kD)وزن مولکولی  II pI نیمه عمر

h20< 44/28 01/7 38/38 Fructose- bisphosphate aldolase 
h20< 74/37 41/8 11/53 UDP- Sulfoquinovose synthase, chloroplastic 
h20< 99/28 67/5 26/28 Chlorophyll a-b binding protein, chloroplastic 

 
های استتمزی این پروتئین به عناصتتر پاستتخ دهنده به تنش

شود که در نهایت با اعمال متصل شده، باعث بیان چندین ژن می
ب به تغییرات بیوشتتیمیایی و فیزیولوژیک باعث ارائه پاستتخ مناستت

شده، می شود. آلفا توبولین پروتئینی پایدار با تنش محیطی اعمال 
واده (. ابرخان2د )جدولباشتتتستتتاعت می 20نیمه عمر بیشتتتتر از 

توبولین  δ- وα ،βهتتای پروتئینی توبولین کتته از زیرختتانواده
ای است های بسیار حفا ت شدهتشکیل شده است شامل پروتئین

تاری و عملکردی اصتتتلی میکروتوبول های که اجزای ستتتتاخ
 (. 2014دهند )فیندرسن و همکاران، یوکاریوتی را تشکیل می

های درگیر در تنش شوری که دچار تغییر بیان از دیگر پروتئین
اشاره  Fructose- bisphosphate aldolaseتوان به شود میمی

شته و نیمه عمر بی  20ش از نمود. این پروتئین در فتوسنتز نقش دا
سلول دارد )جدول ست. ( و در لوله آزمایش نیز پایدا3ساعت در  ر ا

تالیز می کا یل این آنزیم واکنشتتتی را  جه آن تشتتتک که نتی ند  ک
ribulose-5- phosphate باشتتتد. ستتتپس می ribulose-5- 

phosphate یله شده و فسفرRuBP دهد و را تشکیل میRuBP 

سط  شده و دوباره فاز اول که همان تثب RuBisCoتو ستفاده  یت ا
   (.2003شود )تاموی و همکاران، کربن است، انجام می

UDP-  ستتالفوکووئینووز ستتینتاز پروتئینی پایدار بوده و نیمه
(. گلیکو پپتید 3ستتاعت در ستتلول دارد )جدول  20عمر بیشتتتر از 

در  )SQDG( 12استتیدی، ستتالفوکوئینووستتیل دی استتیل گلیستترول
های  ید مایز از گلیکوپپت های فتوستتتنتزی وجود دارد و مت غشتتتا
سرول و دی  سیل گلی سیل دی ا غیرباردار دیگر مثل مونوگالاکتو
گالاکتوسیل دی اسیل گلیسرول است و نه تنها در میان موجودات 

توستتتنتز کننده فتوستتتنتز کننده هوازی، بلکه در بین موجودات ف
 Chlorophyll. (Sato et al., 2003)غیرهوازی هم وجود دارد 

                                                                                                                                                                                      
1.Sulfoquinovosyl diacylglycerol  

a-b binding protein, Chloroplastic  پروتئینی پایدار با وزن
های ( که در واکنش3کیلو دالتون استتتت )جدول 26/28مولکولی 

ستم نوری فتوسنتز دخیل می شد. این پروتئین در پایداری فتوسی با
II ی از کمپلکس فتوسیستم نقش دارد و جزنII باشد.می 

دهنده به تنش شتتوری در های پاستتخدستتته چهارم از پروتئین
های درگیر در متابولیستتتم کربن و انرژی استتتت. گندم، پروتئین

ATP synthase beta subunit  ست که نیمه پروتئین پایداری ا
(. این 4های زنده دارد )جدولستتتاعت در ستتتلول 20عمر بیش از 

شود و نقش اصلی در کلروپلاست و میتوکندری یافت میپروتئین 
تی پروتئینی را در تامین انرژی بر عهده دارد. زیرواحد بتا کلروپلاس

حالیکه  ساعت در سلول دارد در 20پایدار است و نیمه عمر بیش از 
ستتتت بلکه ازیر واحد گاما همین پروتئین نه تنها مولکولی ناپایدار 

(. زیر 4باشتتد )جدول  یقه در ستتلول مید 3نیمه عمر آن نیز فقط 
اپایدار و نسینتاز میتوکندریایی پروتئینی  ATP-واحد گاما پروتئین 
ستر از  ست )جدول  20با نیمه بی سلول ا ه (. مجموع4ساعت در 

ATP Synthase  سلول های نقش مرکزی را در انتقال انرژی در 
 کند. زنده ایفا می

ین  ئ ت  RubisCo large subunit- binding proteinپرو
باشد ساعت در سلول می 20پروتئینی پایدار و با نیمه عمر بیش از 

یرواحتتد 4)جتتدول  ین دارای ز ئ ت پرو ین   RuBisCo large(. ا

subunit- binding protein subunit alpha, Chloroplastic 
باشد. د یقه در سلول می 3است که پروتئینی پایدار و با نیمه عمر 

سکو، آنز ست و واکنش تبدیل دیروبی  -یم کلیدی چرخه کالوین ا
 -3اکستتید کربن به دو مولکول بیس فستتفات و دی 5و  1ریبولوز 

سرات را کاتالیز می سفودی گلی توانند های محیطی میکند. تنشف
سکو  شدن  ابل برگشت یا غیر  ابل برگشت روبی موجب غیرفعال 
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های ه نسخهشوند. روبیسکو غیرفعال شده غیر ابل برگشت بوسیل
شده جایگزین می سنتز  سطه شود. به نظر میجدید  سد که به وا ر

ها در گیاه تحت تنش ناپایدار بودن زیرواحدهای روبیسکو، بیان آن
شرایط تنش  سکو در  افزایش یابد. میزان بیان زیرواحد بزرگ روبی

توانند یابد. زیرواحدهای بزرگ روبیستتتکو میشتتتوری افزایش می
کسیژنی فعال تشکیل شده در جایگاه اتصال یون های اتوسط گونه

(. پروتئین 2001فلزی شتتتکستتتته شتتتوند )هاجدوا و همکاران، 
Ribulose -1,5 -bisphosphte carboxylase/ oxygenase 

small subunit  مه عمر بیشتتتتر از با نی یدار و  پا نا  20پروتئینی 
حد (. این پروتئین مربوط به زیروا4باشد )جدولساعت در سلول می

 کوچک روبیسکو است که در متابولیسم کربن نقش دارد.
یدار با آنزیم تریوز فستتفات ایزومراز کلروپلاستتتی پروتئینی پا

(. تریوز 4باشتتد )جدولستتاعت در ستتلول می 20نیمه عمر بیش از 
ستون سی ا سفات ایزومراز واکنش تبدیل دو طرفه دی هیدروک  ف

 کند. لیز میفسفات را کاتاتریگلیسرآلدهیدفسفات و دی
 

 های پروتئینیای و دمینبررسی تغییرات پس ترجمه
 آلفا توبولین

ها ها هستتتتند. این پروتئینها اجزای اصتتتلی میکروتوبولتوبولین

دایمرهایی از دو زیر واحد مرتبط β,α بررستتتی  باشتتتند. بامی

الگویی به  ScanPrositeافزار توبولین به وستتیله نرم α-پروتئین 
 Tubulin subunits alpha, beta and gamma signatureنام 

شد )جدول  سایی  (. این الگو در زیرواحدهای توبولین وجود 5شنا
به دو مولکول دارد. توبولین از دو طرف خود متصتتتل  GTPها 

گاهمی جای ند ) گاه Eو  Nهای شتتتو جای در طول  13E, GTP(. در 
شتتتود. نزدیک این جایگاه اتصتتتال به میکروتوبول هیدرولیز می

در دو زنجیره  (GGGTGSG)ای ثابت و غنی از گلایستتین ناحیه
وجود دارد و برای کنترل دسترسی به نوکلئوتیدها در جایگاه اتصال 

 (.1987)حسی و همکاران،  آنها الزامی است 
در شکل  CDDافزار نتایج حاصل از بررسی این پروتئین با نرم

 PLN00221نمایش داده شده است. دمین شناسایی شده با نام  1

شان میα-زنجیره مربوط به  دهد که از ابتدا تا انتهای توبولین را ن
 توالی کشیده شده است.

 
 پروتئین تریوز فسفات ایزومراز

فستتفات ایزومراز یک دایمر استتت که از دو زیرواحد مشتتابه تریوز 
اسیدآمینه است. نتایج  250تشکیل شده است. هر زیر واحد دارای 

                                                                                                                                                                                      
1. Exchangeable 

با نرم فات ایزومراز  افزار حاصتتتل از بررستتتی آنزیم تریوز فستتت
ScanProsite  ارائه شتتده استتت. در این پروتئین یک  6در جدول

 الگو و یک پروفایل تشخیص داده شد.
ش سایی  شنا سفات ایزومراز یک دمین  ده در پروتئین تریوز ف

 TIM- like beta/ alpha barrelاستتتت. این دمین با عنوان 

domains  از خانوادهtriosephosphate isomerase باشتتد. می
آمینه تشکیل شده است و سایت فعال اسید 200-250این دمین از 

دهد که یک میاین آنزیم در مرکز شتتبکه استتت. مطالعات نشتتان 
یار مهم لیزین در نزدیکی محل فعال آنزیم، برای عملکرد آنزیم بس

 .(2020)ناگاراجان و ناناجکار، است 
 

 Putative glycine decarboxylase subunitپروتئین  

ئین   Putative glycineنتتتایج حتتاصتتتتل از بررستتتی پروت

decarboxylase subunit افزار با نرمScanProsite  جدول در 
ئه شتتتده استتتت. در این پروتئین یک الگو و یک پروفایل 7  ارا

 تشخیص داده شد.
حاصتتتل از بررستتتی پروتئین  7جدول  تایج   Putativeو ن

glycine decarboxylase subunit  با نرم افزارCDD  شان را ن
دهد. در این پروتئین یک دمین شناسایی شده است. این دمین می

نوان  ع از  glycine cleavage system protein GcvH بتتا 
باشتتد. خانواده بیوتین می Biotinyl- lipoyl- domainsخانواده 

اند که از یک ها تشتتکیل شتتدهکربوکستتیلازها از گروهی از آنزیم
ف اده گروه پروتئینی متصتتتل به بیوتین، به عنوان کوفاکتور استتتت

  (.2003)جیتراپاکدی و والاسی،  کنندمی
 

 Cu/Zn superoxide dismutaseپروتئین 

ها بیانگر آن است که نقش بسیار مهم آنتی مکان سلولی این پروتئین
سیدانی در اندامک صلی اک سلولی که منبع ا ستند، ایفا  ROSهای  ه

شیموتو و همکاران،  کنندمی صل از(. 2009)ها سی این  نتایج حا برر
 ده است.ارائه ش 8در جدول   ScanPrositeافزارپروتئین با نرم

ساییدمین   Copper/zinc superoxideشده با عنوان شنا

dismutase (SOD)  از ختتانتتوادهCu/Zn superoxide- 

dismutase باشد. می 
 
 

 
 



 های درگیر در متابولیسم کربن و انرژی در گندم تحت تنش شوریخصوصیات فیزیکوشیمیایی پروتئین .4جدول 
 نام پروتئین (kD)مولکولیوزن  II pI نیمه عمر

h20< 54/33 56/5 24/59 ATP synthase beta subunit 
min3 90/50 64/4 02/13 ATP synthase gamma subunit, chloroplastic 

h20< 25/59 09/9 57/35 ATP synthase gamma subunit, mitochondrial 
h20< 40/27 83/4 52/57 RuBisCo large subunit- binding protein 

min3 78/27 83/4 39/57 RuBisCo large subunit- binding protein subunit alpha, chloroplastic 
h20< 87/26 38/5 80/26 Triosephosphate- isomerase 
h20< 09/47 83/8 53/18 Ribulose- 1,5 -bisphosphate carboxylase/-oxygenase small subunit 
 

 Alpha tubulinدر پروتئین  ScanPrositeافزار های شناسایی شده توسط نرمالگوها و پروفایل .5جدول 
 پروفایل های شناسایی شده الگوهای شناسایی شده نام  پروتئین

Tubulin alpha chain (451 aa) 
Tubulin subunits alpha, beta and gamma signature: 

TUBULIN 
Position: (142-148) 

- 

 

 در پروتئین تریوز فسفات ایزومراز ScanPrositeافزار های شناسایی شده توسط نرمالگوها و پروفایل .6جدول 
 پروفایل های شناسایی شده الگوهای شناسایی شده نام  پروتئین

Triosephosphat- isomerase 
(253 aa) 

Triosephosphat isomerase active site: TIM-1 
Position: (164-174) 

Triosephosphat isomerase (TIM) family profile: 
TIM-2 

Position: (4- 247) 
 

 Putative glycine decarboxylase subunitدر پروتئین  ScanPrositeافزار شده توسط نرمهای شناساییالگوها و پروفایل .7جدول 
 پروفایل های شناسایی شده الگوهای شناسایی شده نام  پروتئین

Putative glycine decarboxylase subunit (201 aa) 

2-oxo acid dehydrogenases acyltransferase 
component lipoyl binding site: 

LIPOYL 
Position: (81-110) 

Biotinyl/lipoyl domain profile: 
BIOTINYLL- LIPOYL 

Psition: (56-141) 

 

 Cu/Zn superoxide dismutaseدر پروتئین ScanPrositeافزار های شناسایی شده توسط نرمالگوها و پروفایل .8جدول 
 پروفایل های شناسایی شده الگوهای شناسایی شده نام  پروتئین

Cu/Zn superoxide 
dismutase (201 aa) 

Copper/Zinc superoxide dismutase signature 1: 
SOD-CU-ZN-1 

Position: (91-101) - 
Copper/Zinc superoxide dismutase signature 2: 

SOD-CU-ZN-2 
Position: (185-196) 

 

 پروتئین کالمودولین

های فراگیر هستتتند که با پروتئین -ستتوپراکستتید دیستتموتازها، متالو
تالیزاستتتیون محلول ستتتوپراک ید در کا اکستتتیژن مولکولی و ستتت

های آزاد به واستتطه اکستتیژن هیدروژن از آستتیب رادیکالپراکستتید
ستتتایی شتتتده، در ترمینال دمین شتتتنا Nکنند. دامنه جلوگیری می

ترمینال نقش دارد  Cشتتتده در دامنه آزادستتتازی یون مس متصتتتل
(Skopp et al., 2019). 

ها براستتتاا نتایج حاصتتتل از تجزیه و تحلیل الگوها و پروفایل
ن، یک پروفایل برای پروتئین کالمودولی ScanPrositeافزار توسط نرم

 ست.ارائه شده ا 9و یک الگو شناسایی شد. این نتایج در جدول 

باشد و دمین شناسایی شده دمین متصل شونده به کلسیم می
قه استتتت و به طور کلی به عنوان  14ایدارای ستتتاختار مارپیل حل

ها شتتوند. یافتهشتتناخته می Calmodulinستتوپرخانواده پروتئین 
کالمودولین در ستتتاختار خود  (.1998)لیو و ژائو،  دهدنشتتتان می

 است. Calmodulinبا دمین  Ca+2ناحیه اتصال به  4دارای 
 

 Fructose- bisphosphate aldolaseپروتئین 

ها توستتط براستتاا نتایج حاصتتل از تجزیه و تحلیل الگوها و پروفایل
سفات آ -برای پروتئین فروکتوز ScanPrositeافزار نرم لدولاز بیس ف

 ت.ارائه شده اس 10یک الگو شناسایی شد. این نتایج در جدول 
 
 

 

 
 

 کالمودولین در پروتئین ScanPrositeافزار ط نرمهای شناسایی شده توسالگوها و پروفایل .9جدول 

                                                                                                                                                                                      
1. Helix- loop- helix  
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 پروفایل های شناسایی شده الگوهای شناسایی شده نام  پروتئین

Calmodulin (149 aa) 
EF- hand calcium- binding domain: EF- HAND- 1 

Position: (21-33, 57-69, 94-106,130-142) 

EF- hand calcium- binding domain profile: EF- 

HAND- 2 
Position: (8-43, 44-79, 81-116, 117-149) 

 
 Fructose- bisphosphate aldolaseدر پروتئین   ScanPrositeافزار های شناسایی شده توسط نرمالگوها و پروفایل .10جدول 

 پروفایل های شناسایی شده الگوهای شناسایی شده نام پروتئین

Fructose- bisphosphate aldolase 6, cytosolic (358 aa) 
Fructose- bisphosphate aldolase class- I active 

site: ALDOLASE-CLASS-I 
Position: (217-227) 

- 

 
لدولاز یک دمین شناسایی بیس فسفات آ -در پروتئین فروکتوز

 Fructose- bisphosphateشتتتده استتتت. این دمین با عنوان 

aldolase (PLN02455)  از ختتانتتوادهTIM superfamily 
روستتلان و )باشتتد. براستتاا تحقیقات روستتلان و همکاران می

مشتخص شتد که دمین شتناستایی شتده، یک (. 2017، همکاران
ر دآلدولاز استتتت که  1دمین کاتالیتیکی متعلق به گروه کلاا 

باشد که در سایت فعال اسیدآمینه می 10پروتئین حاوی  Nانتهای 
 یس فسفات محافظت شده است.ب -وزفروکت
 

 Hsp 70- Hsp 90 Organizing Proteinپروتئین 

های مولکولی بوده و باعث های شوک حرارتی در زمره چپرونپروتئین
گردد که در طی هایی میپایداری و بهبود پیل خوردگی دوباره پروتئین

یین ها نقش تعاند. این پروتئینهای گوناگون باز و تجزیه شتتتدهتنش
شکل کننده در حفا ت گیاه علیه تنش برای برگرداندن پروتئین ها به 

)وانگ و  ندطبیعی اولیه آنها و در نتیجه هموستازی سلول بر عهده دار
افزار منتایج حاصتتتل از بررستتتی این پروتئین با نر (.2004همکاران، 

ScasnProsite  ارائه شده است. 11در جدول 
شوک حرارتی دمین در شده با عنوان  پروتئین  سایی   STI1شنا

باشتتد. حفا ت شتتدگی دمین شتتناستتایی می STI1متعلق به خانواده 
شیار  شده، دلالت بر نقش حیاتی آن در کارکرد بیولوژیکی دارد. یک 

سیدهای  صال به پروتئین وجود دارد که با آمینوا در این دمین برای ات
 (.2004)وانگ و همکاران، دهد هیدروفوبیک واکنش می

 

 Cys proxiredoxin BAS1, chloroplastic -2پروتئین 

در  ScanPrositeافزار نتایج حاصتتل از بررستتی این پروتئین با نرم
 Prxsها که به اختصار ارائه شده است. پراکسی ردوکسین 12جدول 

یده می نام خانواده پروتئینی فراگیر از آنزیمهم  یک  ند،  های شتتتو
ها سید تولید شده توسط سیتوکیناکسیدان هستند که سطح پراکآنتی

کنند. را کنترل کرده و در نتیجه ترارستتتانی پیام را میانجیگری می
Prxs هایی نظیر کلروپلاست و میتوکندری به طور عمده در اندامک
شدهمکان ستند که Prxاند. یابی  سیدازهای مبتنی بر تیول ه ها پراک

هار  به م 2 ادر  2H O ند. این آنزیمبامی غاز شتتت ها، کنترل و آ
ای وابسته های هستهدهی سلولی موثر بر فتوسنتز، بیان ژنسیگنال

های چرخه کالوین به کلروپلاست و میتوکندری و فعال سازی آنزیم
ند عه (.2008)دیتز،  را بر عهده دار یان مورگان و ویل در مطال ای ب

، پروتئین چند Prx، اعضتتتای خانواده (2007، مورگان و ویل)کردند
کننده توانند به عنوان تنظیمکنند که میای را رمزگذاری میمنظوره

سیب انتقال علامت، چپرون سخ به آ های مولکولی و تنظیم کننده پا
 تحت تنش اکسیداتیو در مخمر و گیاهان عمل کنند. DNAبه 

 
 Hsp 70- Hsp 90 organizingدر پروتئین  ScanPrositeافزار های شناسایی شده توسط نرملگوها و پروفایل .11جدول 

 پروفایل های شناسایی شده الگوهای شناسایی شده نام پروتئین
Hsp70-Hsp 90 organizing protein (581 

aa) 
- TPR repeat profile: TPR 

Position: (2-35, 36-69, 70-103, 253-286, 287-320, 332-365, 392-425, 426-
459) 

TPR repeat region circular profile: TPR- REGION 
Position: (2-103, 253-493) 

 
 Cys proxiredoxin BAS1, chloroplastic-2در پروتئین  ScanPrositeافزار های شناسایی شده توسط نرمالگوها و پروفایل .12جدول 

 پروفایل های شناسایی شده الگوهای شناسایی شده نام پروتئین
2-Cys proxiredoxin BAS1, chloroplastic (210 

aa) 
- Thioredoxin domain profile: 

THIOREDOXIN-2 
Position: (18-177) 

 

 
 

 
 

 



 Cys proxiredoxin BAS1-2و  chloroplasticپروتئین 
سط این نرم ست. این دمین با تو شده ا سایی  شنا افزار یک دمین 

 Typical 2-Cys PRX subfamily Peroxiredoxinعنوان 

(PRX) family  از ختانوادهThioredoxin-like بتاشتتتتد. می
 Medicagoهتتایی چون تیوردوکستتتین در گنتتدم، جو و لگوم

truncatulaبذرها، عم به عنوان پروتئین تنظیمی مرکزی در  ل ، 
نماید. استتیدآمینه والین، بیشتتترین استتیدآمینه موجود در این می

 (.2009)لی و همکاران،  باشدپروتئین می

 

 گیرینتیجه

شیمیایی پروتئین صیات فیزیکو صو شوری خ های درگیر در تنش 
های بسیار ها با ویژگینشان داد این تنش طیف وسیعی از پروتئین

فاوت از هم را در بر می با وزن مل پروتئینگیرد و شتتتامت های 
یدار، دارای نیمه ع پا نا یدار و  پا مر مولکولی ستتتنگین و ستتتبک، 

شود. می طولانی و کوتاه و دارای نقطه ایزوالکتریک متفاوت از هم
 یچگونگاز  اطلاعات خوبیها  نیپروتئ ییایمیکوشتتتیزیخواص ف

ندستتی ارایه می کند. امروزه با مهزنده  ستتتمیعملکرد آنها در ستت
 ،ینویبار پروتئین استتتید امینه های آبگریز و آبدوستتتت می توان 

ر فضایی و در نهایت ساختا یواندروالس یروهایو ن یدروژنیه وندیپ
ن به تنش پروتئین را تغییر داده و از این تغییرات در تحمل گیاها

 های مختلف محیطی بهره برد.
فا توبولین  به عنوان یک مونومر دارای یک الگو به پروتئین آل

نام  TUBULINنام  به  یک دمین  باشتتتد. می PLN00221و 
کند که برای رشد ها را ایجاد میتوبولین، بخش عمده میکروتوبول

سفات ایزومراز  ست. پروتئین تریوز ف ضروری ا سلولی  سیم  و تق
سمیت ستی به علت نیاز به انرژی جهت  سازی کلروپلا زدایی و باز

س سیداتیو، نقش مهمی در تحمل به یبآ شی از تخریب اک های نا
ین ئ ت پرو گنتتدم دارد.  نش شتتتوری در   Putative glycineت

decaboxylase های چرخه گلی اکسالات به عنوان یکی از آنزیم
های ها، از پروتئینو نیز به دلیل مشتتارکت در بیوستتنتز استتیدآمینه

باشد. نش شوری میمهم برای افزایش توان تحمل گیاه گندم به ت
 201، پروتئینی بتتا Cn/Zn superoxide dismutaseپروتئین 

باشتتتد. تجزیه و تحلیل می kDa20استتتیدآمینه و وزن مولکولی 
شان داد که این پروتئین دارای دو الگو به نام های بیوانفورماتیکی ن

SOD- CU- ZN- 1  وSOD- CU-ZN-2  و یک دمین به نام
Copper/ Zinc superoxide dismustase بتتاشتتتتد و از می

اکستتیدان مهم در تحمل به تنش شتتوری در گندم های آنتیآنزیم
باشد. بنابراین به نظر می رسد که تنش شوری تاثیر چشمگیری می

شته های مربوط به دفاع آنتیدر تغییرات بیان پروتئین سیدانی دا اک
و به ستتبب آن یکی از مهمترین عوامل محدودکننده رشتتد گیاهی 

شود. پروتئین فروکتوز بین فسفات آلدولاز به گندم محسوب می در
ها، از ROSهای موثر در کاهش اثرات ستتمی عنوان یکی از آنزیم

باشتتد. های مهم در تحمل گیاه گندم به تنش شتتوری میپروتئین
تی  حرار ین شتتتوک  ئ ت  Hsp 70- Hsp 90 organizingپرو

protein با نه و و 581، پروتئینی استتتت  یدآمی زن مولکولی استتت
kDa65 اکسیدان مهم در تحمل تنش شوری های آنتیکه از آنزیم

، Cys peroxiredoxin BAS1 -2باشتتتد. پروتئین در گندم می
که در  kDa23استتیدآمینه و وزن مولکولی  210پروتئینی استتت با 

 تحمل به تنش شوری در گندم موثر می باشد.
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