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A B S T R A C T  
One of the most important abiotic stresses is drought stress, which is particularly prevalent in 
late-season growth stages. It is considered one of the most common growth-limiting factors for 
plants in arid and semi-arid regions. Drought stress is one of the most critical environmental 
challenges, severely limiting plant growth and crop productivity by disrupting physiological 
processes dependent on water availability. To survive under drought conditions, plants employ 
multiple adaptive mechanisms, with changes in protein expression playing a key role. These 
changes are governed by physicochemical properties such as half-life, stability index, isoelectric 
point, molecular weight, and extinction coefficient, which influence protein function, folding, 
and stability under stress conditions. Additionally, the identification of motifs, conserved 
patterns, and functional domains provides crucial insights into protein modifications, 
interactions, and mechanistic adaptations enabling drought tolerance. Bioinformatics tools play 
an essential role in understanding these molecular changes. This study utilized ProtParam for 
physicochemical analysis, InterProScan and CDD for domain identification, ScanProsite for post-
translational modification predictions, BLAST for sequence similarity assessments, and T-Coffee 
for conserved sequence alignment, ensuring a comprehensive evaluation of drought-responsive 
proteins. Based on previous proteomic studies, 18 proteins associated with drought stress were 
selected for analysis. Among them, 16 proteins exhibited a half-life exceeding 20 hours, with 
molecular weights ranging from 13 to 70 kDa. Fourteen proteins had stability index values below 
40, indicating their structural stability under drought stress conditions. Two key proteins, α-
tubulin and Elongation Factor TU (EF-TU), were examined in greater detail. α-tubulin forms a 
heterodimer with β-tubulin, known as αβ-tubulin, which constitutes the primary component of 
microtubules, essential for cell division, intracellular transport, and cytoskeletal organization. 
This protein carries two motifs, TUBULIN_B_AUTOREG and TUBULIN, and two domains, 
Alpha-tubulin and PLN00221, both with functionally significant sites. EF-TU plays a pivotal role 
in protein elongation during translation, ensuring efficient amino acid incorporation into growing 
polypeptide chains. It contains two conserved motifs, G_TR_1 and G_TR_2, and consists of four 
domains: EF-Tu, EFTU-II, EFTU-III, and PLN03127, which contribute to its enzymatic activity. 
Sequence similarity analysis revealed conserved sequence blocks among proteins with 30-70% 
similarity, furthering the understanding of protein function and conservation under drought 
conditions. Additionally, the organelle-associated EF-TU protein exhibited greater resemblance 
to prokaryotic EF-TU than to eukaryotic EF-1α, indicating its distinct adaptive traits. These 
findings emphasize the importance of bioinformatics-driven proteomic analysis in unraveling 
drought-responsive proteins, paving the way for genetic engineering and breeding strategies 
aimed at improving drought tolerance in crops. This study provides a foundation for further 
molecular research into drought-induced proteomic shifts and their role in enhancing plant 
resilience in challenging environments. 
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 يابزارهـا  توسط  آفتابگردان يخشك به متحمل يهانيپروتئ از يبرخ در نيدم ييشناسا
  ي كيوانفورماتيب

 
  1يصفو ساحل ، *1يتورچ محمود ،1نينم انيديمج سارا

 
  چكيده

 يكيولـوژ يزيف ينـدها ياست كه فرآ يمحصولات كشاورز ديدر تول ياز عوامل محدودكننده اصل يكي يتنش خشك
در  ري ـيتغ ،يبه تـنش خشـك   اهانيگ يهاپاسخ نيتراز مهم يكي. دهديقرار م ريرا در سطوح مختلف تحت تأث اهيگ
 ـپا اخصش عمر،مهيمانند ن ييايميكوشيزيف يهايژگيكه به و هاستنيپروتئ انيب وزن  ك،ي ـزوالكترينقطـه ا  ،يرداي

امكـان   ين ـيپروتئ يهـا نهالگوها و دام ها،فيموت ييشناسا ن،يوابسته است. علاوه بر ا يخاموش بيو ضر يمولكول
 يتنش خشك مرتبط با نيپروتئ 18لعه، مطا ني. در اكنديها را فراهم مآن يو عملكرد يساختار راتييتغ ينيبشيپ

 اتيتند. خصوصرار گرفق ليمورد تحل يكيوانفورماتيب يانتخاب شده و با ابزارها كيپروتئوم يمطالعات قبل براساس
شـدند،   ييشناسـا  CDD و InterProScanهـا بـا   شـد، دامنـه   يبررس ProtParamافزار با نرم ييايميكوشيزيف

 ـارز ScanPrositeبـا   يااصلاحات پسـاترجمه  ياحتمال يالگوها  ـگرد يابي شـد و   نيـي عت Blastشـباهت بـا    د،ي
 يعمـر مهين نيپروتئ 16نشان داد كه  جيشدند. نتا ييشناسا T-Coffeeبا  يفيردهم قياز طر يحفاظت يهابلوك

شـاخص   يدارا نيپـروتئ  14است و  ريدالتون متغ لويك 70تا  13 نيها بآن يساعت دارند، وزن مولكول 20از  شيب
 ـاكتور طوف ـو  نيتوبـول α- يرو تـر قيدق يزده شدند. بررس نيتخم داريبوده و پا 40كمتر از  يداريپا  Tu يسـاز لي

 ـادارد.  يدر رشـد سـلول   يديبوده و نقش كل هاكروتوبولياز م يبخش نيتوبولα-نشان داد كه  شـامل   نيپـروتئ  ني
 PLN00221 و Alpha-tubulin يهاو دامنه TUBULINو  TUBULIN_B_AUTOREG يالگوها

 ،EF-Tu ،EFTU-IIو چهار دامنـه   G_TR_2و  G_TR_1 يهافيموت يدارا TU يسازلياست. فاكتور طو
EFTU-III  وPLN03127 درصـد  70تا  30 يدارا يهايالنشان داد كه تو هانيشباهت پروتئ لي. تحلباشديم 

  كمك كنند. نيدر درك بهتر ساختار و عملكرد پروتئ تواننديشباهت م

 دانشكده ،ياهيگ يوتكنولوژيب و نژاديبه گروه. 1
  .      رانيا ز،يتبر ز،يتبر دانشگاه ،يكشاورز
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  مقدمه
ه علت افـزايش  بتغييرات آب و هوايي جهان  ازها نگراني

توزيــع بارنــدگي و تشــديد شــرايط  اتكلــي دمــا، تغييــر
خشكسالي در مناطق نيمه خشك و خشك افزايش يافتـه  

تنش خشكي ناشـي از    .)Awasthi et al., 2014( است
ــر     ــرب ب ــف مخ ــرات مختل ــاد اث ــث ايج ــود آب باع كمب

ايي و در خصوصيات مورفولوژيكي، فيزيولوژيكي، بيوشيمي
). Sallam et al., 2019شـود ( نهايت عملكرد گيـاه مـي  

پاسخ گياه به تـنش خشـكي در سـطح مولكـولي توسـط      
ــان ژن، رونويســي و پــس از رونويســي رخ   الگوهــاي بي

مطالعات متعددي بـا   ).Khazaei et al., 2020دهد (مي
هـاي  هاي مـورد اسـتفاده در گونـه   هدف كشف مكانيسم

عناصـري كـه تحمـل را بـه گياهـان      متحمل به تنش و 
كنند انجام گرفته، امـا ماهيـت پيچيـده و    حساس القا مي

ژني صفات مرتبط با تحمل به تنش خشكي، اصـلاح  پلي
گياهان براي تحمل به خشكي را با مشكل روبـرو كـرده   

). گياهــان طبيعــي Zandalinas et al., 2018اســت (
هـا و  تمقاوم به خشـكي از بـه كـارگيري انـواع متابولي ـ    

هاي با وزن مولكولي كم براي خنثي كردن اثرات پروتئين
ــي از      ــد. برخ ــي كنن ــتفاده م ــكي اس ــنش خش ــر ت مض

دوست) نقش چند هاي به شدت هيدروفوليك (آبپروتئين
هاي گياهي در شـرايط تـنش   وجهي در حفاظت از سلول

ها بـا  دهد كه اين پروتئينخشكي دارند. شواهد نشان مي
داري آب، تحمل به تنش خشـكي را  افزايش ظرفيت نگه

كنند. افزايش محتـواي كلروفيـل، حفـظ دسـتگاه     القا مي
فتوسنتزي، فعـال كـردن سـم زدايـي گونـه هـاي فعـال        
اكسيژن و تجمع املاح سازگار از ديگر راهكار هاي مـؤثر  
ــعه    ــنش خشــكي و توس ــي ت ــرات منف ــاهش اث ــراي ك ب
محصولات مقـاوم در برابـر تـنش خشـكي بـراي تغذيـه       

ــده نزديـــك اســـت  جمعيـــ ــد در آينـ ــال رشـ ت در حـ
)Riyazuddin et al., 2022.(  ــوني ــناريوي كن در س

ــا   ــا تــنش (زيســتي ي ــاً هــر ارگانيســمي ب جهــاني، تقريب
شود و تنش ها تاثير جدي بر رشد و غيرزيستي) مواجه مي

وري تكامل كلـي موجـودات دارد. عـلاوه بـر ايـن، بهـره      
. بنـابراين  گيـرد گياهان نيز تحـت تـاثير تـنش قـرار مـي     

شناسي تنش كانون تحقيقات بسياري از دانشمندان زيست

هاي انبوه توليد شده توسط آنها نيازمنـد  بوده است و داده
بودن مديريت و ابزارهاي تحليل مناسب است. در دسترس

هـاي  افـزار، پايگـاه  ابزارهاي بيوانفورماتيكي از جمله نـرم 
تحقيقـات   اي دراطلاعاتي و منـابع وب، تغييـرات عمـده   

مرتبط با تنش ايجاد كرده است. اين منـابع بـه تجزيـه و    
هــاي توليــد شــده از طريــق تحليــل و تفســير بهتــر داده

ــي  ــايش كمــك م ــد (آزم ). Khalqi et al., 2024كن
هـا  بيوانفورماتيك نقش مهمي در توسعه ابزارها و تكنيك

ــاكرو   ــه درك ســاختار و رابطــه عملكــردي م دارد كــه ب
كنـد و تـاكنون ابزارهـا و    زيستي كمك مـي هاي مولكول
هاي مختلفي در زمينه بيوانفورماتيـك بـراي حـل    تكنيك

بسياري از مشكلات بيولوژيكي از جملـه تـنش گياهـان،    
). Kumar & Shanker, 2018توســعه يافتــه اســت (

 ـتغ هـا، نيپروتئ ييايميشكويزيبرآورد خواص ف پـس   راتيي
در  ين ـيبشيبل پقا اتيخصوص گريو د هانيدم ،ايترجمه
همـراه اسـت. از    ياديز نهيبا صرف وقت و هز شگاهيآزما

 ،يشـگاه يگسـترش علـوم و امكانـات آزما    با گريطرف د
روز بـه روز در حـال    هـا شيآزما جياطلاعات حاصل از نتا

از اطلاعات بـه دسـت    يعيحجم وس نياست. چن شيافزا
خواهد بـود كـه بـه     ديمف يزمان يستيز شاتيآمده از آزما

استفاده از علوم  ليدل نيپردازش شده باشند. به هم يخوب
 ـوتر بـه  يو كـامپ  اتياضير در  يادي ـو بن يجـز اساس ـ  كي

 گشـته اسـت   ليتبـد  يشناس ـ ستيمدرن ز هايپژوهش
)Mohammadabadi et al., 2024(.  اطلاع از ساختار

دميني در يك توالي پروتئيني مهم است چون نشانگر 
ي و شكل فضايي احتمـالي پـروتئين و   بعدسهساختار 

ي آن در نهايت عملكرد سلولي يا بيوشـيميايي بـالقوه  
    است.
  

  پژوهشپيشينه 
Glaser ) همولـوگ پـروتئين    53ابتدا  )2003و همكاران

22
LX-Bcl  را از پايگــاه اطلاعــاتيProtoMap  دريافــت

كردنــد و ســپس بــا همرديفــي و نقشــه كشــي ســطحي 
اطلاعات فيلوژنتيكي بـا اسـتفاده از ابـزار بيوانفورماتيـك     

ConSurf   22، نــواحي عملكــردي پــروتئين
LX-Bcl  را

مشخص كردند. سپس با استفاده از ايـن روش، دو محـل   
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كـه محـل اول   طوري، بهسطحي محافظت شده را يافتند
بـود و شـيار    231BHو  3BH، 2BHمتشكل از منـاطق  

دهـد و محـل   هاي آبدوست را تشكيل مياتصال پروتئين
تشكيل شده بود با پـروتئين   BH4دوم كه توسط منطقه 

244-CED 22 ژن داد. بيانواكنش نشان ميHVA  جـو 
 ,.Shen et al( اسـت  ارتبـاط  در بـذر  خـواب  وضعيت با

شامل مجموعه بزرگـي  PROSITE  دادهپايگاه   ).2001
هـا يـا عبـارات    دار از جمله الگـو هاي زيستي معنياز داده

هـاي  هـا (مـاتريس  هاي كوچك و پروفايـل منظم، موتيف
هـا در راسـتاي شناسـايي    باشد كـه همـه ايـن   وزني) مي

اطلاعـات  ه كاربرد دارند. هم تربزرگهاي پروتئيني دمين
ع هـاي دسـتي و تحقيقـات وسـي    ثبت شـده از همرديفـي  

اند. اطلاعـات  عملكردي، تاكسنوميكي و ... به دست آمده
اي بـا كيفيـت بـالا و    مجموعه PROSITEثبت شده در 

ــات     ــير اطلاعـ ــي و تفاسـ ــات اساسـ ــل تحقيقـ  حاصـ
UniProtKB/Swiss-Prot باشد مي)Bairoch et al., 

2004; Wu et al., 2006.( ه پايگاه دادInterProScan 
)Zdobnov et al,. 2001( ار ديگــري اســت كــه ابــز

هـاي دمينـي   داده هاي پروتئيني مختلف را از پايگاهدمين
ه ثانويافزار با تكيه بر پايگاه داده اين نرمكند. شناسايي مي

InterPro )Mulder et al., 2005(  امكان تحليل دقيق
هـاي پروتئينـي را فـراهم    ساختار و عملكرد انـواع دمـين  

تـوان از  تـر مـي  خصصـي كند. همچنين براي بررسي تمي
ه دادپايگـاه   .نيز بهـره گرفـت   CDD ابزار ديگري به نام

اي براي ) وسيلهNCBI )CDDه هاي محافظت شددمين
هـاي  هاي پروتئيني است كه قرارگيري دمينتفسير توالي

هـا را  محافظت شده و جايگاه فعاليـت مربـوط بـه دمـين    
بعـدي  سـه دهد. همچنين، ساختار بررسي كرده و ارائه مي

ه دهد تـا رابط ـ ها را به دقت مورد بررسي قرار ميپروتئين
عملكرد را پيدا كند. به عبارتي ميتوان  ساختار/ بين توالي/

محافظـت شـده بـراي توصـيف     ه دادپايگاه  CDDگفت 
 ,.Marchler-Bauer et alهاسـت ( عملكـرد پـروتئين  

ه از هاي پروتئيني نيز با اسـتفاد ). تعيين زير خانواده2011
CDD هـاي تكـاملي   هـا واحـد  پذير اسـت. دمـين  امكان
گسـترده در طبقـه بنـدي     طـور بـه ها هستند كـه  پروتئين
هاي پروتئيني و پي بردن به عملكرد پروتئين كاربرد توالي

دارند. اغلب دو يا چند دمين همپوشان بـه يـك ناحيـه از    
هاي پـروتئين  پروتئين تعلق دارند. پس براي تفسير دمين

از  CDDاي مناسبي لازم است كه يكـي از آنهـا   هروش
هـاي  دهي دمينتواند سازماناست كه مي NCBIسايت 

 CD افزارنرممختلف پروتئيني را انجام دهد. بدين منظور 

Search  از قسمتNCBI's Entrez قابل دسترس است 

)Fong & Marchler-Bauer, 2008.(  حجتـــي و
 يسازفيمردي ه) براHojjati et al., 2015همكاران (
آنزيم سلولاز ابتدا تـوالي   يلوژنيف درخت ميترس و چندگانه

 NCBIه پروتئينــي ســلولاز مــورد نظــر را در پايگــاه داد
گسترده  طوربهابزاري است كه  BLASTبلاست كردند. 

و پــروتئين  DNAهــاي بــراي بررســي تشــابهات تــوالي
 ـرد). هـم Altschul et al,. 1997شود (استفاده مي  في

 مينـد ترس ـ يفرآ در مهـم  مراحـل  از يكـي  هاتوالي ردنك
 شده ميترس درخت تجزيه يبرا است.  يكيلوژنتيف درخت

 صورت به روش نيا در شد. استفاده استرپ بوت روش از

 نمونـه  روش از اسـتفاده  بـا  يلـوژن يف يهـا درخت يآمار

 ـاول يهـا داده از متعـدد  يبـردار   شـود يم ـ اسـتفاده  هي

)Naghavi et al., 2012.(  براي ترسيم درخـت  در ادامه
هـا  رديفي تواليبراي هم Clustal W فيلوژنتيكي آنزيم از

براي ساخت درخت فيلـوژني اسـتفاده    MEGA 4.0 و از
تفسير و بررسي درسـت   ).Ashokan et al., 2010( شد

ها نه تنهـا باعـث جايگـذاري پـروتئين در گـروه      پروتئين
اطلاعات غلط و شود بلكه از طرفي مانع پخش درست مي

گـردد  هـاي پروتئينـي مـي   داده اشتباهات تفسير در پايگاه
)Gilks et al., 2005; Galperin et al., 1998.( 

هـاي  جهت ساده سازي و راحتي تفاسير پروتئينـي، مـدل  
هاي ها، در سوپرخانوادههاي مشابه خانوادهتكراري و مدل

بي يـا  يـا اند. همانطوري كـه مكـان  بندي شدهبزرگ گروه
ه هاي شناخته شدمشابهت شكلي يك پروتئين با پروتئين

توانـد مـا را در مـورد خصوصـيات آن پـروتئين      ديگر مـي 
هاي محافظت شـده  راهنمايي كند، شناسايي ردپاي دمين

نيز ممكن است راهنمايي بـراي شناسـايي عملكردهـاي    
ه سلولي و مولكولي پروتئين باشد. از ايـن گذشـته مطالع ـ  

هاي چند دميني اغلب پروتئينه ها در خانوادمعماري دمين
كند و ابزار مشترك ها را مشخص ميتكاملي آنه تاريخچ
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 ,Marchler-Bauer et al(هاسـت  در رده بندي تـوالي 

آنچه مسلم است اين كه گياه در مقابل خشكي از  ).2011
العمـل در  دهد  و ايـن عكـس  العمل نشان ميخود عكس

ــر باشــد. ات پروتئينــي مــيســطح مولكــولي شــامل تغيي
 ساخته تازه پپتيديه زنجير يك تبديل در مرحله مهمترين

 يك به زنجيره اين خوردگي فعال، تا پروتئين يك به شده
 هـاي پـروتئين  از غيـر  .اسـت  فشـرده  و بعديسه ساختار

 پـروتئين  نهـايي  سـاختار  ،)اسيدآمينه 100 كمتر از(كوچك 
ها دمين .است مستقل نسبتاً دمين چندين شامل كلي طوربه

اسيدآمينه يـك زيـر واحـد مسـتقل از پـروتئين       50با حدود 
تواننـد فعاليـت   هستند كه در صورت جدا شدن از آن نيز مي

توان هاي پروتئيني را ميبيولوژيكي خود را حفظ كنند. دمين
هاي مجزا در كل ساختمان پروتئين تعريف به عنوان ساختار

انـد. ايـن   ه هم مـرتبط شـده  كرد كه توسط چندين زنجيره ب
هاي دهند. دمينها هر كدام عمل خاصي را انجام ميساختار

توانند توضيحي براي چگونگي ارتباط واحدهاي پروتئيني مي
 ,Kelley and Sternbergحيـاتي درون سـلول باشـند (   

هاي متاثر از تنش در اين پژوهش مهمترين پروتئين ).2015
هاي بيوانفورمـاتيكي روي  خشكي انتخاب و تجزيه و تحليل

ها انجام شده است. هدف اصلي در اين پژوهش شناسايي آن
اسـايي  هـا اسـت. شن  ايـن پـروتئين   شـده هاي حفاظتدمين
دهنـده بـه تـنش در تعيـين     هـاي پاسـخ  هاي پروتئيندمين

ها و سازوكار پاسخ به تـنش خشـكي   عملكرد بيولوژيكي آن
   بسيار حائز اهميت است.

  
  پژوهش يشناسروش

  بررسياي موردهپروتئين
 در درگيـر  هايترين پروتئيندر اين پژوهش برخي از مهم

 شناسـايي  پروتئوميـك  رهيافـت  با قبلاً كه خشكي تنش
 ,.Ghaffari et al., 2013; Mohayeji et alانـد ( شده

هـاي بيوانفورمـاتيكي مـورد    افـزار انتخاب و با نرم )2014
هـا در  تجزيه و تحليل قرار گرفتند كه ليست اين پروتئين

  ارائه شده است. )1(جدول 

  
 هاآنهاي پاسخ دهنده به تنش خشكي در آفتابگردان و نقش بيولوژيكي ليست پروتئين. 1جدول 

Table 1. List of proteins responding to drought stress in sunflower and their biological role 

  نام پروتئين
Protein name

 شماره دسترسي
Access number  

 نقش
Role  

30S ribosomal protein S8, chloroplastic Q1KXS3  سلولي تقسيم و ، رشدپروتئين سنتز  
40S ribosomal protein S11 P25460  سلولي تقسيم و ، رشدپروتئين سنتز  

Alpha-tubulin A2Q5W0  سلولي تقسيم و ، رشدپروتئين سنتز  
Ascorbate peroxidase 2-like protein D4NYE5   كاهش اثرات سميROSها  

ATP:citrate lyase Q9AXR6  انرژي و كربن متابوليسم  
ATP synthase subunit a, chloroplastic A0A323  انرژي و كربن متابوليسم  

ATP synthase subunit gamma,chloroplastic Q2LGZ2  انرژي و كربن متابوليسم  
ATP synthase subunit gamma, mitochondrial P26360  انرژي و كربن متابوليسم  

Catalase  P45739   كاهش اثرات سميROSها  
Elongation factor TU, mitochondrial Q9ZT91  سلولي تقسيم و ، رشدپروتئين سنتز  

Enolase P42896  انرژي و كربن متابوليسم  
Enolase 1 P26301 انرژي و كربن متابوليسم  

Ferredoxin--nitrite reductase, chloroplastic P05314 سلولي تقسيم و ، رشدپروتئين سنتز  
Hexokinase-1 Q42525  فتوسنتز  

Mitochondrial-processing peptidase subunit alpha P29677  انرژي و كربن متابوليسم  
Peroxiredoxin-2E, chloroplastic  Q949U7   كاهش اثرات سميROSها  
Superoxide dismutase [Cu-Zn]  Q6A199   كاهش اثرات سميROSها  

UDP-sulfoquinovose synthase, chloroplastic O48917  فتوسنتز  
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  هاهاي فيزيكوشيميايي پروتئينبررسي ويژگي
نقشي كه در تنش  براساسهاي مورد نظر در ابتدا پروتئين

هـاي  خشكي ايفا ميكردند به چهار گروه اصـلي پـروتئين  
سـنتز   -2 ،هـا ROSكـاهش اثـرات سـمي     -1درگير در 

ــلولي   ــيم س ــد و تقس ــروتئين، رش ــنتز -3 ،پ  -4 و فتوس
بنـدي شـدند، سـپس    متابوليسم كـربن و انـرژي، تقسـيم   

ها بـا اسـتفاده از   شيميايي اين پروتئينخصوصيات فيزيكو
تعيين شـد. بـراي اسـتفاده از ايـن      ProtParam افزارنرم

از آدرس  افـــزارنـــرماصـــلي ه بـــه صـــفح افـــزارنـــرم
)/protparam http://web.expasy.org/ ( ــه و  مراجع

بـه برنامـه ارائـه     FASTAهاي پروتئيني با فرمـت  توالي
-Cو  N-terminalشد. براي تجزيه كل توالي، اطلاعات 

terminal .خالي گذاشته شد  
  

  بررسي تغييرات پس ترجمه اي در توالي
ها از جستجو اي پروتئينبررسي تغييرات پس ترجمه منظوربه

افـــزار توســـط نـــرم PROSITEدر داده پايگـــاه ثانويـــه 
ScanProsite  توالي پروتئيني را با  افزارنرماستفاده شد. اين

، مقايسـه كـرده و موتيـف    PROSITEي موجود در هاالگو
اي ترجمههاي موجود در توالي و تغييرات پسالگو يا پروفايل
 افـزار نرمكند. براي دسترسي به اين بيني ميمحتمل را پيش

مراجعـه   ) /prosite http://www.expasy.org(به آدرس 
افزار معرفي به نرم FASTAهاي پروتئيني با فرمت و توالي

th a high probability Exclude motifs wi گزينهشد. 

of occurrence كنار گذاشتن نواحي پـر تكـرار از    منظوربه
   بررسي انتخاب شد.

  
  هاي پروتئينيشناسايي دمين

هــاي پروتئينــي بــراي تعــدادي از    شناســايي دمــين 
دهنـده بـه   هاي پاسـخ هاي مشابه از بين پروتئينپروتئين

دمين تنش خشكي صورت گرفت. در ابتدا براي شناسايي 
داده اســتفاده شــد. پايگــاه  InterProScanافــزار از نــرم

InterPro  ــه ــاه 16ب ــي دارد و   پايگ ــه دسترس داده ثانوي
ين و اولين پايگاه اطلاعاتي است كـه در بررسـي   تربزرگ
در اين پژوهش براي شود. هاي پروتئيني استفاده ميدمين

 CDD )Conserved افـزار نـرم تـر،  هـاي دقيـق  بررسي

Domain Databaseــراي شناســايي دمــين هــا ) نيــز ب
  استفاده شد. 

  
  هاي پروتئينيبررسي شباهت

 BLAST افـزار نرمهاي پروتئيني از براي بررسي شباهت
وجـوي همرديفـي   يا ابـزار جسـت   BLASTاستفاده شد. 
 Basic Local Alignment Search( ايموضعي پايـه 

Tool(    ي ابزاري است كه سـعي در پيـدا كـردن همرديف ـ
هـاي  موضعي بدون فاصله و بالاترين امتياز در بين توالي

هاي اطلاعـاتي و تـوالي مـورد    موجود در پايگاه پروتئيني
هاي مختلفـي اسـت   بررسي دارد. اين برنامه داراي بخش

بيني كنش و عملكـرد پـروتئين باشـد    كه اگر هدف پيش
  استفاده شود.   BLASTpشود از توصيه مي

  
بـه روش سلسـله مراتبـي و    همرديفي چندگانـه  

  شدهحفاظتهاي شناسايي بلوك
استفاده شد. در اين  T-Coffee براي اين منظور از برنامه

توالي با طول تقريبـا يكسـان و بـا     30الي  20از  افزارنرم
درصـد بـراي همرديفـي چندگانـه      70-30شباهت حدود 

  استفاده شد.
  

  پژوهش يهاافتهي
  هاپروتئين شيمياييتعيين خصوصيات فيزيكو

، آسكوربات ProtParamافزار حاصل از نرم جينتا براساس
مـؤثر در كـاهش اثـرات     يهـا نيپروتئ انيدر م دازيپراكس
 نيكمتـر  ي، دارا)ROS( ژنيفعـال اكس ـ  يهاگونه يسم
در سلول) است. بـا وجـود    ديپس از تول قهيدق 3( عمرمهين
 40كمتــر از  يداريــكوتــاه، شــاخص ناپا عمــرمــهين نيــا
 ـادهنـده پ شـان ن  ـا ينســب يداري اســت. وزن  نيپـروتئ  ني

 يهـــايژگـــيبـــه و زيـ ـآن ن نييپـــا نســـبتاً يمولكــول 
 داز،يخاصش اشاره دارد. آسكوربات پراكس ييايميكوشيزيف

 سميدر متابول يدينقش كل دازها،ياز پراكس يكيبه عنوان 
ارد و در پاســـخ بـــه ) د�O�Hن (دروژيـــه ديپراكســـ

 يدانياكس ـيت ـآن تيبا فعال ،يستيرزيو غ يستيز يهاتنش
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نـد  كيم ـ فايا يآزاد نقش مهم يهاكاليخود، در مهار راد
)Shigeoka et al., 2002 .(نيشـتر يكاتالاز با ب نيپروتئ 

، ROSكننده با مقابله يهانيپروتئ انيدر م يوزن مولكول
 ـ يطـولان  عمـر مهين يدارا سـاعت بـوده و از    20از  شيب
بـا   دانياكسيآنت ميآنز نيبرخوردار است. ا ييبالا يداريپا

 ينقش مهم ـ ژن،يبه آب و اكس ديپراكس دروژنيه هيتجز
 فـا يا ويداتياكس ـ يهـا شدر برابـر تـن   يدر محافظت سلول

موجودات  يدر تمام كاتالاز .)Bai et al., 2001( كنديم
منگنز  يآن اغلب دارا ياهيو نوع گ شوديم افتي يهواز

ردوكسـين  كسـي اپر ).Chelikani et al., 2004( اسـت 
سـاعت   20پروتئيني پايدار است كه نيمه عمـر بيشـتر از   

هـاي رايـج در   ها يكـي از خـانواده  ردوكسينكسياپر. دارد
هـــاي آنتـــي اكســـيدان هســـتند كـــه توســـط آنـــزيم

فسفوريلاسيون، اوليگومريزاسـيون و اكسـايش و كـاهش    
بنـدي   ها در سه گروه زيـر رده شوند. اين آنزيمتنظيم مي

  اند:شده
1- Cys Prxs, typical 2-Cys Prxs, atypical 2-
Cys Prxs. 

هاي كاتاليتيـك پايـه  و   سه دسته در متابوليسم هر
 در جايگاه فعال مربوط به سيسـتئين مشـترك هسـتند   

)Wood et al., 2003(. سـموتاز يد ديسوپراكس ـ Cu-

Zn(SOD) ـپا يم ـيآنز   ـ عمـر مـه يبـا ن  داري  20از  شيب
عمـل كـرده و در    مريساعت است كه به صورت هومود

 ـ يدارا رواحديهر ز  باشـد يم ـ يمـس و رو  يهـا وني

)Banci et al., 2002.( ــا ــز ني ــذف   ميآن ــا ح ب
در  ينقش مهم توپلاسم،ياز س ديسوپراكس يهاكاليراد

 فـا يا ويداتياكس ـ يهـا بيس ـدر برابـر آ  يمحافظت سلول
ــ ــديم ــااكــنشو ).Rakhit et al., 2006( كن  يه

رفت و  سميمكان قياز طر ميآنز نيو كاهش ا شياكسا
 ليكه منجـر بـه تبـد    شوديانجام م برگشت مرحله اي

O�⁻  بـــهH�O� در نهايـــت و O� گـــردديمـــ 
)Lippard et al., 1994.( ــتول ــ دي در  ديسوپراكس

 ـاز طر اي يعيصورت طببه توانديها مسلول  تي ـفعال قي
ــز در  SOD1 .رديــصــورت گ دازياكســ نيگــزانت ميآن

 ـصـورت  بـه  هاوتيوكاري  ـپا مريهومـود  كي عمـل   داري
 C2محور چرخان  قيآن از طر يرواحدهايكه ز كنديم

بـه هـم    Å 550 حـدود  يبا سطح يدروفوبيو اتصال ه
 يهـا گاهيجا). Tainer et al., 1982( شونديمتصل م
قـرار گرفتـه و عملكـرد     گريكديمقابل  رواحدهايفعال ز

 ـ. اسـازند يم ـ نهيرا به ميآنز  راتيي ـتحـت تغ  ميآنـز  ني
شـدن و   مريد ،يفلز يهاونيشامل درج  ياپساترجمه

حفظ  يكه برا رديگيقرار م يديسولفيد ونديپ ليتشك
 ,.Rakhit et al( هسـتند  ياتيآن ح يداريساختار و پا

هاي درگير در سـنتز پـروتئين،   در بين پروتئين). 2006
 30Sزيــر واحــد  S8رشــد و تقســيم ســلولي پــروتئين 

 20ريبوزوم پروتئيني پايدار بوده و نيمه عمـر بـالاتر از   
ريبــوزوم  40Sزيــر واحــد  S11ســاعت دارد. پــروتئين 

سـاعت   20نيمه عمر بالاتر از كه پروتئيني پايدار است 
ها در ساختار ريبوزوم دخيـل  دارد. هر دوي اين پروتئين

- α كننـد. ها ايفـاي نقـش مـي   بوده و در سنتز پروتئين
سـاعت   20از  شيب عمرمهيبا ن داريپا ينيپروتئ نيوبولت

 ن،يابرخـانواده توبـول   ياز اعضا يكيعنوان است كه به
ــاختار  ــش س ــرد ينق ــكل يو عملك ــك يدي  ليدر تش

 ,.Keeling et al( دارد يوتيوكـار ي يهـا كروتوبوليم

 يسـلول  ياجـزا  نيتـر از فـراوان  نيپـروتئ  نيا). 1996
 يهـا ماننـد دوك  ييختارهابـوده و در سـا   هاوتيوكاري
هـا و  مـژك  ،يتوپلاسـم ياسـكلت س  ،يوزيو م يتوزيم

 يهـا نيعنـوان پـروتئ  به هانيها نقش دارد. توبولتاژك
 زي ـن هـا يو بـاكتر  هايدر آركئ يشده حتحفاظت اريبس

 ـا). Findeisen et al., 2014( انـد شـده  ييشناسـا   ني
و  يداريـــهـــا در پاآن ياتيـــح تيـــاهم هـــايژگـ ـيو

ــ يســلول يدهــســازمان ــروتئ .دهــديرا نشــان م  نيپ
Elongation Factor TU (EF-TU)  عمـر مـه يبـا ن 

 ـاز پا يكيساعت،  20از  شيب  نيتـر و فـراوان  نيدارتري
 ـاست كـه نقـش ح   يسلول يهانيپروتئ  ـدر طو ياتي  لي

 ـ رهيشدن زنج  كنـد يم ـ فـا يترجمـه ا  يط ـ يدي ـپپتيپل
)Miller et al., 1977 .(بـا اتصـال بـه     نيپـروتئ  نيا

aminoacyl-tRNA لكسكمــــپ ليو تشــــك EF-

TU.GTPكـرده   يريجلوگ ياتصال استر زيدرولي، از ه
 ييشـارژ شـده را شناسـا    tRNA يطـور اختصاص ـ و به

در   Thompson et al., 1986 .(EF-TU( كنـد يم ـ
هـا، فراينـد   ريبوزومو   GDP،GTP ، EF-Ts تعامل با
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ــي   ــيم م ــه را تنظ ــق   ترجم ــين از طري ــد و همچن كن
ــرهم ــنشب ــوزين ك ــا گوان ــيب ــفاتپل ــار فس ــا در مه ه

 ).Arai et al., 1972( ردپـذير خـود نقـش دا   برگشـت 
 ـا ،ياافزون بـر نقـش ترجمـه     يدر غشـا  نيپـروتئ  ني

 دارد يشـده و عملكـرد سـاختار    دهيد زيسلول ن يداخل
)Cremers et al., 1981(  ـو در حالت خـالص تما   لي

 ,.Weiser et al( دارد يبـر يف يساختارها ليبه تشك

پروتئيني ناپايدار با  ،فردوكسين نيترات ردوكتاز ).1982
ساعت در سلول است. اين آنـزيم   20نيمه عمر بيش از 

هاي سيسـتم فتوسـنتزي كـاهش نيتـرات     جزو پروتئين
است و براي اولين بار به عنوان يك آنـزيم وابسـته بـا    
فردوكسين كلروپلاسـتي بـا كاتـاليز شـش الكتـرون از      

 ,.Vega et al(نيتريـت بـه آمونيـاك شناسـايي شـد      

هاي درگيـر در تـنش خشـكي    از ديگر پروتئين). 1980
 1 تـوان بـه هگزوكينـاز   شود ميكه دچار تغيير بيان مي

اشاره نمود. ايـن پـروتئين در فتوسـنتز نقـش داشـته و      
در لولـه  و ساعت در سـلول دارد   20نيمه عمر بيشتر از 

يـك سنسـور    1هگزوكينـاز   آزمايش نيز پايـدار اسـت.  
هاي هورمـوني را  الگلوكز است كه مواد مغذي و سيگن

ــه     ــخ ب ــاه در پاس ــد گي ــان ژن و رش ــرل بي ــراي كنت ب
 Cho etد (كن ـهاي زيست محيطي كامـل مـي  محرك

al., 2006 .(UDP-sulfoquinovose synthase 
ساعت است كه  20از  شيب عمرمهيبا ن داريپا ينيپروتئ

دارد؛  SQDG يدياس ديكوپپتيدر سنتز گل يدينقش كل
و  يموجودات هـواز  يفتوسنتز يكه در غشاها يبيترك
 ريبا سا يكيو از نظر بار الكتر شوديم افتي يرهوازيغ
 ).Sato et al., 2003( متفـاوت اسـت   دهاي ـكوپپتيگل

 دي ـ: ابتـدا تول شوديدر دو مرحله انجام م SQDGسنتز 
UDP-glucose به آن توسـط   تيو سپس اتصال سولف

UDP-sulfoquinovose synthase  ــه كــه منجــر ب
 ســروليگللياســيبــه د sulfoquinovoseل انتقــا

فتوسـنتز   حيانجام صح يبرا ميآنز ني. حضور اگردديم
ســته ). دBenning et al., 1998( اســت يضــرور

، دهنـده بـه تـنش خشـكي    هاي پاسخچهارم از پروتئين
. اسـت هاي درگير در متابوليسم كربن و انرژي پروتئين

ATP:citrate lyase    پروتئين پايداري است كـه نيمـه

ايـن   هـاي زنـده دارد.  ساعت در سلول 20عمر بيش از 
 اكسـيد كـربن نقـش دارد.   يپروتئين در مسير تثبيت د

ــروتئ ــت و   ATP-synthase نيپـ ــه در كلروپلاسـ كـ
 يانـرژ  ديدر تول ياتينقش ح شود،يم افتي يتوكندريم

همـــراه بـــه �Fو  �Fدارد و از دو بخـــش  يســـلول
 Walker etت (شده اس ليتشك γو  α ،β يارواحدهيز

al., 1982 .(رواحديز α داريپا ينيدر كلروپلاست پروتئ 
 ـ عمـر مهيبا ن كـه   يحـال  رسـاعت اسـت، د   20از  شيب
آن تنها  عمرمهيبوده و ن داريناپا يكلروپلاست γ رواحديز
ر مقابـل،  ). دCozens et al., 1987( اسـت  قـه يدق 3
ــديز ــدريم γ رواح ــپا ييايتوكن ــهين يو دارا داري ــرم  عم

نسـبت بـه    γ رواحـد يز ياست. حركت چرخش ـ يطولان
هــا، در پاســخ بــه عبــور پروتــون �β�α يهگزامرهــا
 يموتور مولكـول  كيعنوان كمپلكس را به نيعملكرد ا

آن  قي ـدق زميهرچنـد مكـان   سـازد، يبرجسته م ـ يعيطب
 ييهـا نيپروتئ 1انولاز و انولاز است. يهنوز مورد بررس

ساعت هستند كه واكنش  20از  شيب عمرمهيبا ن داريپا
بـه فسـفو    راتيسيفسفوگل- 2 ريپذبرگشت ونيدراسيده

ــول پ ــان ــال روواتي ــ زيرا كات ــيم  & Dennisد (كنن

Blakeley, 2000ـ   زيكـول يگل ريواكـنش در مس ـ  ن). اي
. در كنـد يم ليرا تسه يانرژ ديدارد و تول يدينقش كل

 دي ـتول يانـولاز ممكـن اسـت بـرا     يتنش، القا طيشرا
NADH  وNADPH ــت حما ــجهـ ــتمياز س تيـ  سـ

 رواحـد يز ).Kultz, 2005د (باش يضرور يدانياكسيآنت
ــا ــپپت يآلف ــگر م يدازهاي ــدريپردازش ) MPPي (توكن
ساعت است كه  20از  شيب عمرمهيبا ن داريپا ينيپروتئ
، نقـش  β رواحـد يبا ز مريهترود كياز  يعنوان بخشبه
 نــاليترم- N گناليســ يهــايدر شــكافت تــوال ياتيــح

 كنـد يم ـ فـا يا يتوكنـدر يواردشونده بـه م  يهانيپروتئ
)Taylor et al., 2001 .(بـا   يفلز يدازهاياندوپپت نيا

 ـ يهاگاهيجا ييشناسا  تي ـدر موقع نيخاص شامل آرژن
ــهيآم ديو اســ - 2 ــآرومات ن ــدر موقع كي ــرش 1 تي +، ب
انتقـال و پـردازش    يكـه بـرا   دهنديرا انجام م يقيدق

هـا  آن ياست. ساختار بلـور  يضرور هانيپروتئ حيصح
 يهـا يدر تعامل با توال يفردمنحصر به يهايژگيو زين
 .دهدينشان م گناليس
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  هاROSهاي درگير در كاهش اثرات سمي خصوصيات فيزيكو شيميايي پروتئين .2 جدول
Table 2. Physico-chemical properties of proteins involved in reducing the toxic effects of ROS 

  نيمه عمر
Half life 

 شاخص ناپايداري
Instability index 

 ايزوالكتريك تئوري نقطه
The isoelectric point of theory 

 وزن مولكولي
Molecular weight (kD)

 نام پروتئين
Potein name  

3 min 24.63 4.61 13.22 Ascorbate peroxidase 2-like protein 

>20hours 37.28 6.60 56.75 Catalase 

>20hours 37.18 9.12 24.68 Peroxiredoxin-2E, chloroplastic 

>20hours 15.58 5.61 15.41 Superoxide dismutase [Cu-Zn] 

  
 درگير در سنتز پروتئين، رشد و تقسيم سلولي تحت تنش خشكيهاي خصوصيات فيزيكو شيميايي پروتئين .3 جدول

Table 3. Physico-chemical characteristics of proteins involved in protein synthesis, growth and cell division under 
drought stress 

 نيمه عمر
Half life 

 شاخص ناپايداري
Instability index 

 ايزوالكتريك تئوري نقطه
The isoelectric point of theory 

 وزن مولكولي
Molecular weight (kD)

 نام پروتئين
Potein name  

>20hours 49.78 11.30 15.68 30S ribosomal protein S8, chloroplastic
>20hours 31.72 10.59 17.68 40S ribosomal protein S11
>20hours 34.35 4.94 49.86 Alpha-tubulin
>20hours 38.81 6.25 49.40 Elongation factor TU, mitochondrial
>20hours 42.61 6.50 66.39 Ferredoxin--nitrite reductase, chloroplastic

  
 هاي درگير درفتوسنتز تحت تنش خشكيخصوصيات فيزيكو شيميايي پروتئين .4 جدول

Table 4. Physico-chemical properties of proteins involved in dextosynthesis under drought stress 
 نيمه عمر
Half life 

 شاخص ناپايداري
Instability index 

 ايزوالكتريك تئوري نقطه
The isoelectric point of theory 

 وزن مولكولي
Molecular weight (kD)

 نام پروتئين
Potein name  

>20hours 37.51 5.76 53.70 Hexokinase-1
>20hours 37.74 8.41 53.11 UDP-sulfoquinovose synthase, chloroplastic

  
 هاي درگير در متابوليسم كربن و انرژي  تحت تنش خشكيخصوصيات فيزيكو شيميايي پروتئين. 5 جدول

Table 5. Physico-chemical properties of proteins involved in carbon and energy metabolism under drought stress 
نيمه عمر
Half life

شاخص ناپايداري
Instability index 

 نقطه ايزوالكتريك تئوري
The isoelectric point of theory 

 وزن مولكولي
Molecular weight (kD)

 نام پروتئين
Potein name  

>20hours 32.05 7.11 65.73 ATP:citrate lyase
>20hours 21.38 5.24 26.68 ATP synthase subunit a, chloroplastic

3min 50.90 4.64 13.02 ATP synthase subunit gamma, chloroplastic
>20hours  59.25 9.09 35.57 ATP synthase subunit gamma, mitochondrial
>20hours 34.34 5.20 48.06 Enolase 1
>20hours 32.93 5.56 47.91 Enolase
>20hours 35.19 5.71 54.67 Mitochondrial-processing peptidase subunit alpha

  
هــاي دمــين واي بررســي تغييــرات پــس ترجمــه

  پروتئيني
ها ها هستند. اين پروتئينميكروتوبولها اجزاي اصلي توبولين
باشند. با بررسي ) ميβو  αهايي از دو زير واحد مرتبط (دايمر

دو الگو  ScanProsite افزارنرمه توبولين به وسيل- αپروتئين 
Position beta mRNA -Tubulin) :1-4( هـاي بـا نـام  

autoregulation signal 142-148( و: (Position 
Tubulin subunits alpha,  beta, and gamma 

signature  .كـه   دهدياول نشان م يالگوشناسايي شدند
mRNA  ــه ــوط ب ــول -β مرب ــاز طر نيتوب ترجمــه  قي

 دايپ يخاص يداريشده و پا يميمحصولاتش دچار خودتنظ
-Met-Argشـامل   ناليترمN- يتوال كهيطوربه ،كنديم

Glu-Ile است و هرگونـه جهـش    ياتيح ميتنظ نيا يبرا
 يآن بـه نـواح   ييجـا جابـه يا  )Aspبه  Gluجز در آن (به

 ).Cleveland, 1988( بـرد يم ـ نياثر را از ب نيا ،ياخلد

 يهاگاهيبه جا GTPدوم شامل اتصال دو مولكول  يالگو
N  وE گاهياست كه در جا نيتوبول E ،GTP اتصال  يط

از  يغنــ ياهيــ. ناحشــوديمــ زيدروليــه كروتوبــوليبــه م
 يبـرا  گـاه يجا نيا يكيدر نزد )GGGTGSG( ينسيگلا

- و α-است و در  يضرور دهايلئوتبه نوك يكنترل دسترس
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β با  نيتوبولGly در كهيدر حال شود،يآغاز م -γ نيتوبـول 
). Hesse et al., 1987( شـود يشـروع م ـ  Ser اي Alaبا 

 ـنشان داد كـه ا  CDDافزار با نرم α-tubulin يبررس  ني
شـامل   نيمشترك در خانواده توبـول  ينيدم يدارا نيپروتئ
α ،β ،ζ ،ε  وδ يمهم ـ يعملكـرد  يهـا گاهياست كه جا 

ــال نوكلئوت ــد اتص ــمانن ــ 13( دي ــا نهيدآمياس ــل ب ) و تعام
ــ ــانيدم ــر دارد. دمـ ـ βو  α يه ــام   نيرا در ب ــا ن دوم ب

PLN00221 رهيكل زنج α-tubulin دهديرا پوشش م .
-α همراه به نيتوبول-βمريهترودا ليدر تشك نيتوبول /αβ 

 ـ  يكه واحد اصـل  كنديشركت م نيتوبول  يسـاختار منحن
 يبررس ـ ).Kabsch et al., 1993( هاسـت كروتوبـول يم

الكترون نشان  يستالوگرافيتوسط كر نيتوبولαβ/ ساختار 
مشـابه   نيسـه دم ـ  يدارا نيتوبـول β-و  α-كه  ه استداد

 ني، دم ـGTPاتصـال   گاهيبا جا ناليترمN- نيهستند: دم
     ).Nogales et al., 1998ي(سطح يتاج نيو دم ،يانيم

 يونـدها يشـامل پ  GTPبه  نيتوبولα- اتصال گاهيجا
بـا   GTP ليدروكس ـيو ه ينيآم يهاگروه نيب يدروژنيه

Asn206  وAsn228   ــته ــه بس ــت ك ــداس ــدق يبن  قي
 ). درLowe et al., 2001د (كن ـيم نيرا تضم دينوكلئوت
 ـآبگر ينواح وندها،يپ نينبود ا ، Val131، Ile16ماننـد   زي

Val 221، Leu227  وTyr224 شونديم كيهم نزدبه .
 T4و  T1 يهالوپ قياز طر زيو فسفات ن بوزيتعاملات ر

اتصـال   گـاه يجا .شـود يبرقرار م ـ ينيسيگل يهافيو موت
قـرار دارد و   α يرواحدهايز نيب نيتوبولα- در يعنصر رو

احاطـه شـده    H5و  H12 يهـا چيو مـارپ  Mتوسط لوپ 
و  His283 ،Glu284 ،Glu417 يهــانهيدآمياســت. اســ

His192 ـدر ا   ,.Lowe et al( اتصـال نقـش دارنـد    ني

 يهــالامنــتيپروتوف نيبــ ياتصــالات جــانب ). 2001
 يهـا چيو مارپ Mتعامل لوپ  قيعمدتاً از طر كروتوبوليم

H12  وH5 ــ ــز نيب ــول-αيي واحــدها ري صــورت  نيتوب

د ســاختار دارنــ يداريــدر پا يكــه نقــش مهمــ رديــگيمــ
)Kikkawa et al., 2000.( چيمارپ H12 محل  نيهمچن

است و  kinesinموتور مانند  يهانيتعامل با پروتئ ياصل
هـا  اتصال آن يثباتيموجب ب توانديبالا م يهادر غلظت

هـر مونـومر، بـا     يدر بـالا  زي ـن دهاي ـشود. اتصال نوكلئوت
GTP  در-αو  نيتوبولGDP  در-βشوديانجام م نيتوبول 

 ـتعامـل دارد. ا  يبعـد  رواحـد يبا ز T7لوپ  قيو از طر  ني
 ـ يبعـد صـورت سـه  به يبلور يهاساختارها در مدل  لقاب

  اند.مشاهده
EF-TU )protein synthesis elongation 

factor Tu  همانگونه كه از اسمش پيداست يك عامـل (
سنتز است و نقش مهم در طويل شدن پروتئين در هنگام 

هايي مثـل  ها، اندامككليدي در سنتز پروتئين در باكتري
كنـد. همولـوگ   ميتوكندري و همچنين گياهان ايفـا مـي  

نتـايج   نـام دارد.  EF-1αدر گياهان  EF-TUسيتوسولي 
بـا   Elongation factor TUپـروتئين   حاصل از بررسي

ر ارائه شده اسـت. د  )6( در جدول ScanProsite افزارنرم
  اين پروتئين يك الگو و يك پروفايل تشخيص داده شد.

ــه ــنقــش كل GTPasesدر  P حلق در اتصــال و  يدي
بــه  GDP رييــدارد و بــا تغ نيگــوان ديــنوكلئوت زيدروليــه

GTPيينـدها يدر فرآ يمولكـول  دي ـكل هيشـب  ي، عملكرد 
 ,.Leipe et al( كنديم فايو ترجمه ا يسلول ميمانند تقس

–G1( شـده حفاظـت  فيشامل پنج موت G نيدم). 2002

G5ــال   ) ا ــه اتص ــت ك ــرا ت GTPس ــ مينظ ــد؛يم  كنن
ــموت ــافي ــپا G5و  G4 يه ــوان  هي ــال گ  G1و  نياتص
 يدر نواح يساختار راتييها هستند. تغفسفات كنندهتيتثب

G2  وG3  حضور-γ در كننـد يفسفات را حـس م ـ .EF-

TUليـــ، پروفا tr-Type نيدمـــ G هيـــبـــا ناح G2  در
 ,.Kuhle et al( مشاركت دارد GDPبه  GTP زيدروليه

2014.(    
  

 ,Elongation factor TU پروتئين در ScanProsite افزارنرمتوسط شده هاي شناساييها و پروفايلالگو .6 جدول
Table 6. Patterns and profiles identified by ScanProsite software in the protein Elongation factor TU 

 پروفايل هاي شناسايي شده
Identified profiles 

 الگوهاي شناسايي شده
Identified patterns

 نام پروتئين
Protein name

Translational (tr)-type guanine 
nucleotide_binding (G) domain 

profile: G_TR_2 
Position:(65-261)  

Translational (tr)-type guanine nucleotide-

binding (G) domain signature :G_TR_1  
Position:(106-121)  

Elongation factor TU, mitochondrial
(454aa) 
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ــرم ــزار ن ــ CDDاف ــار دم ــروتئ نيچه  EF-TU نيدر پ
ــا ــامل   ييشناس ــه ش ــرده اســت ك ، EF-Tu ،EFTU-IIك

EFTU-III يشرط نيو دم PLN03127 ني. دم ـباشنديم 
EF-Tu اتصال  يهاگاهيجاGTP/Mg²⁺ تعامل با ،GEF ،
ــواح ــر دارد، در  G1–G5 يهــاو جعبــه ضيتعــو ين را در ب
-EFشده و  ارژش tRNAدر اتصال با  EFTU-III كهيحال

TS  نقـــش دارد وEFTU-II  ــا  tRNAو  16S-rRNAبـ
را  EF-TUد ساختارها در كنار هـم عملكـر   نيتعامل دارد. ا

 ـيدمسه GTPase كيعنوان به  ـدر مرحلـه طو  ين شـدن  لي
 رات). تغيي ـKrab et al., 1998( كننـد يم ـ نيترجمه تضم

 ـوابسته به ه يساختار  ـا قي ـ، عملكـرد دق GTP زيدرولي  ني
 نيپـروتئ  يمركز GTPase نيدم .كنديم ميرا تنظ نيپروتئ

EF-TU هيدر ناح -Nنيدم ـ يهـا قرار دارد و با نام ناليترم 
G200كه شامل حدود  شوديآلفا/بتا شناخته م اي كيتي، كاتال 
 7) با يرموازيغ 1و  يمواز β5(رشته  6است و از  نهيدآمياس
 ).Kjeldgaard et al., 1992ت (شده اس ليتشك α چيمارپ

ــا ــ ني ــش كل نيدم ــنق ــال  يدي  40دارد و  GDPدر اتص
 نديفرآ. در انديعملكرد ضرور نيا يآن برا ييابتدا نهيدآمياس

 بوزومير A گاهي، جاGTP زيدروليپس از ه EF-TUترجمه، 
 ).Nilsson et al., 2005( كنديآزاد م tRNAورود  يرا برا

 ـمرحله طو ميدقت و تنظ يتعامل برا نيا شـدن ترجمـه    لي
ــح ــت. ياتي ــ اس ــانيدم ــاليغ يه و  EFTU-II يزوريركات

EFTU-III  يهاو رشته نهيدآمياس 100هركدام از حدود β 
 EF-TU ين ـيدماند و در ساختار سـه شده ليتشك يرموازيغ

در دو  Kjeldgaard et al., 1992 .(EF-TU(نقش دارنـد  
 نيب ي: فرم فشرده با تعامل قوشوديم دهيد يحالت ساختار

و  في، و فرم باز با تعامل ضعtRNAبالا به  ليو تما هانيدم
 ـتما  ـ E. coli ،EF-TU. در نييپـا  لي مونـومر بـا وزن    كي

را  يسـلول  يهـا نتئيپـرو  درصـد  5دالتون است كه  43200
 نيمشـخص اسـت. دم ـ   نيسه دم يو دارا دهديم ليتشك

 ـعنوان و به شوديرا شامل م GDPفعال  گاهيآلفا/بتا جا  كي
 GTP-binding يهـا نيمشترك در پروتئ يبلوك ساختمان

 Suck & Kabsch, 1981; Pai et( شـناخته شـده اسـت   

al., 1989, 1990 .( هـاي  دمـينEFTU-II  و  EFTU-

IIIهاي هر دو شبكهβ آنتي پارالل دارند )Kjeldgaard et 

al., 1992.(        سـه دمـين مربـوط بـه پـروتئينEF-TU  از

ساختار كـروي و اسـتوانه اي تشـكيل شـده اسـت كـه بـا        
اتصالات پپتيدي انعطاف پذير مانند مهره در يك رشـته بـه   

 يمثلث ـ يش ـيدر آرا EF-TU يهـا نيدم. اندهم متصل شده
A)75×50×30 (يحفره مركز كي جادياند كه با اقرار گرفته 

را  نيبالا، عملكرد مولكـول در سـنتز پـروتئ    يريپذو انعطاف
 ـ ). اDeveret et al., 1987( سـازد يم ـ نـه يبه  نيتصـال ب

EFTU-II  وEFTU-III ــاز طر ــديدو پ قي ــه ون  يدروژني
-EFTUبـا   EF-Tu نيدم ـكه يمحكم برقرار است، در حال

III در شـكاف   دياتصال نوكلئوت گاهيدارد. جا يتماس سطح
اول قـرار دارد و چهـار    نياز دم βصفحه  ليكربوكس يانتها

 ـفسـفات و   ن،يگـوان  صيحلقه در تشخ قـش  ن ⁺Mg² وني
ــد. برخــ ــانهيدآمياســ يدارن ــا يه ــه ني ــهحلق ــا ب شــدت ه

-GTP يهـا نيعنوان اثر انگشت پـروتئ اند و بهشدهحفاظت

binding دمـين   .شونديشناخته مEFTU-II )299-209 (
پپتيد طولاني و انعطاف پذير با يك مارپيچ واحد  168توسط 

متصل شده است و  EF-Tu) به دمين 204-207در وسط (
ي آنتي پارالل كه بـه شـكل يـك    β	زنجيره 7خود دمين از 

است. سه تا از اتصـالات   اند تشكيل شدهچيده شده β شبكه
دمــين  برآمــده هســتند.  نســبتاًحلقــه اي از ســطح بشــكه 

EFTU-III يك دمين كلا متشكل 300- 393ه (اسيدآمين (
آنتـي پارالـل    صـورت بـه كه  β است و از شش زنجيره βاز 

اند تشكيل شده است. اين دمين را داده β تشكيل يك بشكه
متصل شده  EFTU-IIوسطي به دمين ه آمدن زنجيربا كش
ارتبــاط بســيار  EF-Tuو دمــين  EFTU-IIIدمــين  اســت.

بـا يـك    373دهند. آرژنـين  محكم و قوي از خود نشان مي
بـا اتصـال    315و گلوتـامين   91پيوند هيدروژني به متيونين 

متصـل اسـت. همچنـين تعـاملات غيـر       89يوني به ليزين 
 89قسـمت آليفاتيـك ليـزين     و 309قطبي بـين تيـروزين   

جانبي برقرار است. ايـن چهـار اسـيدآمينه در بيشـتر      زنجيره
هايي شده هستند. خوشهحفاظت EF-TUهاي پروتئين توالي

آبگريـز ايـن دمـين    ه فنيل آلانين در هسته از چهار اسيدآمين
EFTU-III   هـاي جـانبي بـا    دفن شده است. ايـن زنجيـره

اي آروماتيك به حفـظ ثبـات سـاختار    هاي زوج پروانهشبكه
ساختار ). Burley & Petsko, 1985(كند ك ميسلول كم
 ـزنج يدروژني ـه يوندهايپ هيبر پا EF-TU نيدوم پروتئ  رهي

كـه   شوديم نييتع Sanderو  Kabsch تميو با الگور ياصل
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 Kjeldgaard et( انـد وضوح قابل مشـاهده آن به يالگوها

al., 1992ــدا  ). در ــه EF-Tsو  EF-TUابتـ ــوان بـ عنـ
حساس و مقاوم به حرارت شناخته شـدند، امـا    يهانيپروتئ
و  دهاي ـدر حضور نوكلئوت EF-TUنشان داد  يبعد العاتمط

GTP/GDP ـ   ,.Rao et al( دارد ييبـالا  يمقاومت حرارت

2004; Caldas et al., 1998ـ   ـدر پا يژگ ـيو ن). اي  يداري
 نيپـروتئ  دارد. يمختلف نقـش مهم ـ  طيعملكرد آن در شرا

EF-TU    خـود در انتقـال    يعلاوه بـر نقـش اصـلtRNA- 
 ن،يدر طـول سـنتز پـروتئ    بـوزوم ير A گاهيبه جا لينواسيمآ

ــا ــه يعملكرده ــه نقــش  ياچندگان در ســلول دارد؛ از جمل
 ـشـده، تحر دنـاتوره  يهانيدر محافظت از پروتئ يچپرو  كي
 اهان،يگ يذات يمنيمشاركت در ا زومراز،يا ديسولفيد تيفعال
آلـوده بـه    يهايدر باكتر RNA يسينقش در رونو يفايو ا
 توانـد يم EF-TU نيمچن). هNilsson et al., 2005( فاژ
-مسـدودكننده  يهـا نيپـروتئ  بيدر تخر EF-1α نيگزيجا

Nــاليترم ــود. ب ن ــش ــانيدر گ EF-TUژن  اني ــت  اه تح
و  يشور ،يمانند گرما، خشك يستيرزيو غ يستيز يهاتنش

تـنش، تحمـل    طيو با تجمع آن در شـرا  شوديم مينور تنظ

 Ristic et al., 1991; Bhadula etد (ابييم شيافزا اهيگ

al., 2001; Momcilovic & Ristic, 2007; 
Bukovnik et al., 2009; Singh et al., 2004; 

Chung et al., 2009يدينقش كل هاافتهي ن). اي EF-TU 
 .كننديم دييرا تأ يطيمح يهابه تنش اهانيدر مقاومت گ

  
ها و همرديفـي چندگانـه بـه روش    شباهتبررسي 

ــي  ــرايسلســله مراتب ــوك ب ــاي شناســايي بل ه
  شدهحفاظت

در سـه بخـش    نيتوبولα- يبرا BLASTp ليتحل جينتا
 يهـا يبالا با تـوال  اريدهنده شباهت بسارائه شد كه نشان

 tubulin نپروتئي بادرصد  100بود؛ از جمله تطابق  گريد

beta-1 chain  درMedicago truncatula  انگري ـكـه ب 
قرمـز،  ( جينتا يبندهاست. رنگمشابه آن يعملكرد و توال

 يبـالا  Scoreتشابه را نشـان داد و   زانيم) سبز ،يصورت
معنـادار   ياز نظـر آمـار   0001/0كمتر از  E-valueو  50

-α يو ســاختار يهــا تطــابق عملكــردداده نيــبودنــد. ا
  .كننديم دييرا تأ هاپيزوتيا ريبا سا نيوبولت

  

  
 Blastpدر  نيتوبولα–ايج نت .1شكل 

Figure 1. Results α-tubulin in Blastp 



  25            1405بهار ، 53، پياپي 3انزدهم، شماره پ سالي، زراع اهانيگ يفناورستيزنشريه علمي 

 

Lowe ) در طي بررسي توالي 2001و همكاران (α-
توبـولين  -βتوبولين دريافتند كه اين پروتئين با پـروتئين  

ــاه     ــياري از جايگ ــالايي داشــته و بس ــباهت ب هــاي ش
 منظـور بـه در هر دوي اينها مشـترك اسـت.    شدهحفاظت

توبـولين،   -αدر پـروتئين   شدهحفاظتهاي بررسي بلوك
كه تشابه بين  BLASTpآمده از برنامه دستتوالي به 22

 T-Coffee افـزار نـرم دادند به درصد را نشان مي 30-70
شـده بـا   شناسـايي شـده  حفاظـت در آن بلـوك  ارائه شد. 

علامت فلـش بـه نمـايش در آمـده اسـت. طبـق نتـايج        
اسـيدآمينه   30ي با حدود اشدهحفاظتآمده بلوك دستبه

هاي خـانواده توبـولين وجـود دارد كـه در     در بين پروتئين
اتصـال بـه   ه ها واقع شده و وظيف ـدمين اول اين پروتئين

در ايـن   GGGTGSGتـوالي   نوكلئوتيد را برعهـده دارد. 

 Hesse(باشد بلوك براي اتصال به نوكلئوتيد ضروري مي

1987., et al.( ابر عضو شش ازي دست يفيمطالعه همرد 
نشـان  ) 2001(و همكـاران   Paulتوسط  توبولين هخانواد

و  يهمولــوژ يدارا نيابرخــانواده توبــول يداد كــه اعضــا
ــالا ــوال ييشــباهت ب ــهســتند. در ا يدر ت ــيهمرد ني  ،يف

نسبت بـه   δو  ζ ،ε يهايدر توال يو اضاف يحذف راتييتغ
α  وβ يهالوپ نيمشاهده شد. همچن T7–T1 عنـوان  به

   شدند. ييشناسا هانهيدآميبا اس ميتقتماس مس ينواح
ــروتئ كلروپلاســت و  ،يتوكنــدريدر م EF-TU نيپ

 وزيمبيدارد و منشأ آن به اندوس ـ ييشباهت بالا هايباكتر
 اهـان ي. در گگـردد يبـازم  هـا وتيوكاريبا  هايانوباكتريس
كد شده  ياتوسط ژنوم هسته يديپلاسم EF-TU ،يعال

  ).Fu et al., 2012( شوديمنتقل م ديو به پلاست
  

  
 توبولين-βو  -αهاي تواليه مقايس .2 شكل

Figure 2. Comparison of α- and β-tubulin sequences 
 

 

 توبولينه خانوادهمرديفي دستي از شش عضو ابر .3 شكل
Figure 3. Manual alignment of six members of the tubulin superfamily 
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 BLASTp افزارنرمدر  EF-TUآمينواسيدي هاي رديفي تواليهم .4 شكل

Figure 4. Alignment of EF-TU amino acid sequences in BLASTp software  
  

  گيري و پيشنهادهانتيجه
بر  يتوجهقابل ريتأث يمطالعه نشان داد تنش خشك نيا جينتا
و سـنتز   يسـلول  ميمرتبط بـا رشـد، تقس ـ   يهانيپروتئ انيب

در توسـعه   ياز عوامل محدودكننده اصل يكيدارد و  نيپروتئ
ــانيگ ــوب مـ ـ اه ــوديمحس ــش ــاتيب ي. بررس  يكيوانفورم

 ـنشـان داد كـه ا   EF-TUو  نيتوبـول α- يهانيپروتئ دو  ني
 يعملكـرد  يهـا نيدم ـ ده،يچيپ يساختارها يدارا نيپروتئ

خانواده خـود  هم يبا اعضا يتوجهقابل يهامتعدد و شباهت
نقـش   ،ينيچنددم GTPase كيعنوان به EF-TUهستند. 

و  يستيز يهاشدن ترجمه و پاسخ به تنش ليدر طو يديكل
ــتيرزيغ ــايا يس ــ ف ــديم ــولα-و  كن ــن نيتوب ــاختار  زي در س
تمركـز بـر   نقـش دارد.   يرشد سـلول  ميظو تن هاكروتوبوليم

هاي عملكردي و مسـيرهاي مولكـولي ايـن    شناسايي دمين

ها و سـازوكارهاي كليـدي دخيـل در    تواند ژنها ميپروتئين
د. همچنــين نتــايج ايــن تحمــل خشــكي را مشــخص ســاز

هاي هاي هدف براي برنامهدر انتخاب ژن مي تواندپژوهش 
، طراحي مهندسي ژنتيك براي تحمل به خشكي آفتابگردان

دهي و بهبـود  هاي مقاوم، تقويت مسيرهاي سيگنالپروتئين
و  مفيـد باشـد  اكسيداني مرتبط بـا خشـكي   هاي آنتيسامانه

را توسعه ارقام گياهي با تحمل بالاتر به خشـكي   چشم انداز
شـود از ابزارهـاي بيوانفورمـاتيكي    پيشنهاد مي .هموارتر كند

 كـنش بـرهم سـاير خصوصـيات مولكـولي  و    براي تحليـل  
  استفاده شود.خشكي نيز  هاي مرتبط با تنشپروتئين

  
  تعارض منافع
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