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بهره  و  اصلی غیر زیستی محدودکننده رشد  وری گیاهان در  شوری یک تنش 
کیفیت برای  بسیاری از مناطق جهان است که به دلیل افزایش استفاده از آب بی 

تحمل گیاه به تنش شوری  شود. سازگاری یا  آبیاری و شوری خاک ایجاد می 
مسیره  و  فیزیولوژیکی  فرآیندهای  تغییر  فعال شامل  و  متابولیکی  سازی  ای 

برای  شبکه  دوبعدی  الکتروفو  از  مطالعه  این  در  است.  ژنی  یا  مولکولی  های 
دهنده به تنش شوری در ذرت استفاده شد. دو لاین  های پاسخ شناسایی پروتئین 

شوری   تنش  به  متفاوت  واکنش  با  و    R10ذرت  )حساس(    S46)متحمل( 
زیمنس بر متر  بر  دسی   8شوری    انتخاب شدند. در مرحله هشت برگی، تیمار 

های برگ، استخراج گردید.  روز اعمال شد و سپس  پروتئین   20گیاهان به مدت  
از  لکه  بیش  با  توسط    1/ 5هایی  و  گردیدند  جدا  بیان  کاهش  یا  افزایش  برابر 

بندی عملکردی  و تعیین توالی شدند. طبقه   سنجی جرمی شناسایی دستگاه طیف 
های متفاوت  نشان داد که پروتئین  MS/MS ن بعد از های پروتئینی هر لای لکه 

متابولیکی مختلفی هستند. در لاین متحمل  بیان شده دارای فعالیت    R10های 
لکه   پنج  داد    ان ی ب   ش ی افزا تعداد  پروتئین نشان  شامل   Pyruvateهای  که 

orthophosphate dikinase  ،ATP synthase subunit beta  ،
Germin-like protein ،Chlorophyll a-b binding protein   ،

Triosephosphate isomerase   40وS ribosomal protein   باشند.  می
   افزایش بیان نشان داد که شامل پروتئین   یک لکه   S46همچنین در لاین حساس  

Proteasome subunit beta   کاهش بیان نشان دادند که  باشد و دو لکه می
 Ribuloseو    Chlorophyll a-b binding proteinهای  شامل پروتئین 

bisphosphate carboxylase small chain   پروتئین می های  باشند. 
شناسایی شده در این مطالعه و مسیرهای بیوشیمیایی احتمالی مرتبط، اطلاعات  

لاین  پاسخ  در  را  ) جدیدی  ذرت  ارائه  S46و    R10های  شوری  تنش  به   )
 دهند. می 
 

پروتئین  الکتروفورز دو   :های کلیدیواژه تنش بعدی،  به  پاسخگو  های 
 شوری، تحمل شوری، ذرت. 

Salinity is a major abiotic stress that limits the growth 

and productivity of plants in many parts of the world 

due to increased use of poor-quality water for irrigation 

and soil salinity. Plant adaptation or tolerance to 

salinity stress involves alteration in physiological 

processes and metabolic pathways and activating 

molecular or gene networks.   In this study, 2DE 

technique was used to identify proteins responsive to 

salinity stress in maize. Two maize lines with different 

responses to salinity stress; R10 (tolerant) and S46 

(sensitive) were selected.  In the eight-leaf stage, 

salinity stress treatment of 8 dS/m was applied to plants 

for 20 days and then leaf proteins were extracted. Spots 

with more than a 1.5-fold increase or decrease in their 

expression were isolated and sequenced by mass 

spectrometry. Functional classification of protein spots 

per line after MS/MS revealed that the differentlly 

expressed proteins have different metabolic activities. 

In the tolerant line  (R10), 5 spots including Pyruvate 

orthophosphate dikinase proteins, ATP synthase 

subunit beta, Germin-like protein, Chlorophyll a-b 

binding protein, Triosephosphate isomerase, and 40S 

ribosomal protein, respectively showed an increased 

expression level.  Moreover, in the sensitive line (S46), 

one spot showed an increased expression level that 

related to Proteasome subunit beta proteins, and two 

spots including Chlorophyll a-b binding protein and 

Ribulose bisphosphate carboxylase small chain protein 

showed a decreased expression level. The proteins 

identified in this study and the possible related 

biochemical pathways provide new information on the 

response of maize lines (R10 and S46) to salinity stress. 

 
Keywords: Maize, salt stress-responsive proteins, salt 

tolerance, two-dimensional electrophoresis. 
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 مقدمه
بسته به مسیر جذب کربن در فتوسنتز    1گیاهان عالی 
گروه دو  می 4C و 3C به  گیاهان تقسیم    4C شوند. 

شامل محصولات مهم اقتصادی مانند ذرت، سورگوم  
 ( نیشکر هستند  با  Broglie et al., 1984و  ذرت   .)

با    ، .Zea mays Lعلمی    نام دیپلوئید   =2nگیاهی 

2x= 20    ،و  یککروموزوم میساله  باشد  دگرگشن 
(Ghafari Azar et al., 2019  این گیاه از لحاظ .)

برنج   و  گندم  از  پس  اهمیت  سوم  رتبه  در  تولید 
باشد و در سراسر جهان در طیف وسیعی از شرایط  می

(.  Carpici et al., 2009کند )آب و هوایی رشد می
آمار  سال  براساس  در  کشاورزی    ، 1397-98نامه 

زراعی   محصولات  بین  از  آبی  تولید  میزان  بیشترین 
میلیون تن   11/ 6ای با تولید حدود مربوط به ذرت علوفه 

سهم   محصولات    15/ 5و  تولید  میزان  کل  از  درصد 
(. بر طبق  Ahmadi et al., 2020زراعی بوده است ) 

  ذرت در   کشت   زیر   سطح ،  2017در سال    FAOگزارش  
  محصول   متوسط تولید   و   هکتار   میلیون   197  حدود   دنیا 

ذرت یک منبع  بوده است.    هکتار   در   تن   5/ 7  آن حدود 
و   پز  و  پخت  روغن  تهیه  حیوانات،  تغذیه  برای  مهم 

  (.  et alYan,. 2011)   است   2سوخت زیستی 
بالای     سمیمتابول  و  یولوژی زیف  بر   NaClغلظت 

  ی هاغلظت.  گذارد یم  ر یتأث  مختلف   سطوح  در   اهیگ
  ت یّسم  ، (ی)تنش اسمز  آب  کمبود   باعثی نمک  بالا

مغذ  ، (یون ی)تنش    ی ونی مواد  تعادل  تولید    ی عدم  و 
واکنشگونه اکسیژن  (  وی داتیاکس  تنش)  3پذیر های 

(Munns and Tester, 2008; Passamani et 

al., 2017می فتوسنتز،    آن  جه ینت  که  شود(  کاهش 
( پروتئین  سنتز  و   ;Meloni et al., 2003تنفس 

Ashraf and Foolad, 2007; Tuteja et al., 

  ی و عملکرد و حتو توسعه    رشدکاهش  ( و نیز  2012
گونه مرگ   حساس  در   ,.Xiong et al)  استهای 

 
1. Higher plants 

2. Biofuel 

3. Reactive Oxygen Species (ROS) 

گیاهی  (.  2017 حساسذرت  است   نسبتاً  شوری  به 
(Zörb et al., 2004  )  عصاره اشباع  و شوری آستانه

زیمنس  دسی   1/ 7آن    خاک برای کاهش عملکرد نسبی 
متر   ) گزارش شده  بر  افزایشِ  Mass, 1986است  با   .)

شوری   سطح  به  نسبت  خاک  اشباع  عصاره  شوریِ 
گیاه کاهش می  ) آستانه، عملکرد نسبی   Zörb etیابد 

al., 2019  .) با تجمع بیشتر   حساسیت ذرت به شوری 
+Na   برگ همراه  در  ) ها   Fortmeier andاست 

Schubert, 1995; Farooq et al., 2015  .)  در
گیاهچه تولید  شوری،  تنش  برای  شرایط  سالم  های 

است   مهم  بسیار  گیاه  بعدی   ,.Cui et al) رشد 

2015 ) .  
القای موجب  شوری  در  پاسخ  تنش  بسیاری  های 

گیاهان از جمله تغییرات مورفولوژیکی، فیزیولوژیکی،  
 ,.Ambede et alشود )بیوشیمیایی و مولکولی می

2012; Abreu et al., 2013; Abd Elgawad et .  
al., 2016 .)    املاح تجمع  که  است  شده  پذیرفته 

سازگاری   به  اساسی  طور  به  گیاهان  در  سازگار 
تنشسلول  با  میها  کمک  محیطی  املاح    کند.های 

پلیول قندها،  4ها سازگار شامل  بتائین،  ها  آمینواسیدها، 
هستند   مربوطه  ترکیبات   Sakamoto and) و 

Murata, 2002پروتئین همچنین  با  (.  مرتبط  های 
در   پیام  انتقال  و  پروتئین  تجزیه  یا  یون، سنتز  انتقال 
عنوان   به  زراعی،  گیاهان  در  شوری  تنش  به  پاسخ 

 ,.Oryza sativa L.( )Yan et alنمونه در برنج )

دو2005 گندم   ،)( ( .Triticum durum Lرم 
(Capriotti et al., 2014( چغندرقند  و   )Beta 

vulgaris L.(  )Wakeel et al., 2011  شناسایی )
 (. Passamani et al., 2017اند )شده

مانند تنش    های غیرزیستیدر گیاهان تحت تنش
اتفاق  شوری پروتئین  بیان  در  توجهی  قابل  تغییرات   ،

پروتئینافتد. شناسایی  می در سطح  ها تحت  تغییرات 

 
4. Polyols 



 3 ( تحت تنش شوری .Zea mays Lدر ذرت ) پروتئوم برگ  سه یو مقا یبررس دوست و همکاران:جنت 

 

 

از   برای  تنش شوری  رویکرد بسیار مهم  این رو یک 
مک  است. درک  شوری  به  پاسخ  مولکولی    انیسم 

گیاهی برای    پروتئومیکس  مناسب  فناوری  یک 
 های گیاهی است. پروتئین جامع  مطالعه

تفکیک   برای  قدرتمند  ابزار  یک  پروتئومیکس 
پروتئین  تجزمجموعه  برای  و  است  تغییرات ها    یه 

شود  پروتئین در پاسخ به تغییرات محیطی استفاده می
(Zang and Komatsu, 2007; Witzel et al., 

2009;.  Hossain et al., 2013; Perez-

Clemente et.  al., 2013; Ahmad et al., 

2016.)   

پروتئینهب مؤثر  عملکرد  تحمل  واسطه  در  ها 
پروتئومیکس گیاهان،  در  شناسایی    شوری  و 

از  پروتئین  مهمی  موضوع  شوری  تنش  تحت  ها 
 Kosová etهستند )در حوزه علوم زیستی  مطالعات  

al., 2013  ،دانشمندان حوزه پروتئومیکس با تعیین .)
ترجمه  از  پس  تغییرات  و  بیان  بررسی  و    1شناسایی، 

پروتئین تحت شرایط تنش و بدون    -تعاملات پروتئین 
 ;Hashiguchi et al., 2010تنش سر و کار دارند ) 

Nam et al., 2012; Mertins et al., 2013;.  
Ghosh and Xu, 2014; Ahmad et al., 2016 .) 

طیف  پروتئومیکس بر  جرمی مبنی  ابزاری    2سنجی 
کمّی شناسایی،  برای  تعیین  قدرتمند  و  سازی 

پروتئین  نمونهخصوصیات  در  پیچیده  ها  های 
می )بیولوژیکی   ;Bensimon et al., 2012باشد 

Wang et al., 2018a.)    تغییرات مطالعه  این  در 
در   بیان  میزان  تغییرات  و  برگ  لاین  پروتئوم  دو 

بررسی شده    حساس و به تنش شوری ذرت  متحمل 
تحقیق  نتایج  ارقام  تواند  می  است.  توسعه  زمینه  در 

 هیبرید مقاوم به شوری مفید باشد. 
 

 
1. Post-translational modifications (PTMs) 

2. Mass spectrometry (MS) 

 ها مواد و روش 
 مواد گیاهی 

لاین   دو  ) بذور  حساس  R10; P14L2متحمل  و   )
 (S46; Mo17  به شوری در ) ذرت   (Ebrahimipour 

et al., 2020  ) پایه   ر قالب طرح اکتوریل د به صورت ف  
دو  ) تصادفی    کاملًا شامل  اول  و    لاین فاکتور  ذرت 

دوم  شوری   دو   شامل   فاکتور  صفر سطح    8  و   ؛ 
  (( Ebrahimipour et al., 2020)   زیمنس بر متر دسی 

ساعت روشنایی و    16شده ) در شرایط کنترل با سه تکرار  
دمای    8 میانگین  تاریکی،  درجه    26± 6ساعت 

 Zahoor etدرصد )   47بت  انگین رطو گراد و می سانتی 

al., 2011 در مرحله هشت برگی، شوری  .  ( کشت شد
) دسی   8 متر  بر   ,.Ebrahimipour et alزیمنس 

  ( 1)شکل شد   اعمال روز  20( بر گیاهان به مدت 2020
های پروتئومی بلافاصله به  و برگ گیاهان برای ارزیابی 

 د. گراد منتقل شدن درجه سانتی   -80فریزر با دمای  

 
 كمّی  هایبررسی و  پروتئینهای نمونه یسازآماده

 Görgمنظور استخراج پروتئین از بافت برگ، از روش به 

 ( استفاده شد.  2000و همکاران  تغییر  اندکی  با  هر  (  به 
استون  تری   3نمونه  درصد    10  4سید ا کلرواستیک حاوی 

 (w/v )5   درصد   0/ 07و  DTT   (w/v )6   ( افزوده شدNiu 

et al., 2018 دهی بیشتر به مدت یک  ت رسوب جه   ( و
فریزر    7شب  سانتی   -20در  شد.  درجه  داده  قرار  گراد 

و دمای    8دور در دقیقه  12000ها با سرعت  سپس نمونه 
سانتریفیوژ شدند.    دقیقه   20گراد به مدت  درجه سانتی   4

رسوب    9رویی محلول   و  شده  ریخته  دور  حاصل 

 
3. Acetone 

4. Trichloro acetic acid (TCA) 

5. Percent of weight of solution in the total volume of 

solution. Percent here is the number of grams of 

solute in 100 mL of solution 

6. Dithiothreitol   
7. Overnight 

8. Rounds per minute (rpm) 

9. Supernatant 
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با   بار  چهار  حاوی   استون پروتئینی    رصد د   0/ 07سرد 
 (w/v )  DTT   و شد.    شستشو  رسوب تعلیق  هر    سپس 

میکرولیتر    500طور کامل خشک شده و به هر یک  به 
لیزکننده   Urea, 2 M Thiourea, 20 8 M)   1بافر 

Tris Hydrocholoride, pH=7.6, 4%  2mM

CHAPS and 1 mM PMSF  اضافه گردید. سپس )
مایع ها  تیوپ  و  شدند    )سوپرناتانت(   رویی سانتریفیوژ 

تیوپ او ح  به  پروتئینی  عصاره  برای  ی  جدید  های 
گراد منتقل شدند.  درجه سانتی   -80نگهداری در فریزر  

های مورد  نمونه   میزان غلظت پروتئین گیری  برای اندازه 
 استفاده شد.   Bradford   (1976 )مطالعه از روش  

 

SDS-PAGE 

شده بر طبق معادله  های استخراج مقدار غلظت پروتئین 
براد  آزمون  شد.  خط  تعیین    جداسازی   برای فورد 

-SDSش  رو   از   ها آن   مولکولی   اساس وزن   بر   ها پروتئین 

PAGE    و شد  مولکولی  استفاده  وزن  نشانگر  یک 
 (Sinaclon # PR901641  آماده صورت  به  که   )

کیلودالتون    235تا    9خریداری شده و در محدوده بین  
  یتر در اولین چاهک تزریق شد میکرول   4بود، به میزان  

  20غلظت پروتئین ران شده در هر چاهک،  (.  2  )شکل 
پروتئینی   نوارهای  آشکارسازی  برای  بود.  میکروگرم 

آمیزی ژل صورت گرفت.  های مورد مطالعه، رنگ نمونه 
 3R250آمیزی حاوی کوماسی آبی محلول رنگ  ها با ژل 

سپس  رنگ  و  شدند  در  ژل آمیزی  رنگ ها  بری  محلول 
متانول،  میلی   200)  استیک  میلی   100لیتر  اسید  لیتر 

لیتر آب مقطر( قرار گرفتند تا اینکه  میلی   700خالص و  
زمینه از بین رفت و باندهای پروتئینی قابل رؤیت    رنگ 

 (. Reisner et al., 1975شدند ) 
 

 

 ها عكس تجزیه  و دوبعدی الكتروفورز

O'Farrell (1975  )الکتروفورز دو بعدی براساس روش 

 
1. Lysis buffer 

2. Millimolar 

3. Coomassie Brilliant Blue R250 (CBB-R250)    

 IPG5های  از استریپ   ،4(IEFدر بُعد اول )انجام شد.  
طول   دامنه سانتی   7به  که  شد  استفاده  در     Piمتر  آن 

ها به ژل،  بود. جهت ورود پروتئین   7تا    4محدوده بین  
ابتدا رهیدراسیون  انجام  استریپ   6در  های نواری خشک 

  ساعت   16  مدت به   اتاق و   دمای   در    IPG نوارهای   شد. 
) محلول    در   M Urea; 2M 8رهیدراسیون 

Thiourea; 50 mM DTT; 4% CHAPS; .  
0.001% Bromophenol Blue; 0.2% .  

ampholyte  ) است، میکروگرم پروتئین    125  که حاوی  
سازی ژل بُعد دوم، ژل بُعد اول در  . با آماده گرفتند   قرار 

متعادل  محلول  در  مرحله  M Tris 0.05-)   7کننده دو 

HCl, pH= 8.8; 1% DTT; 6 M Urea; 4% .  
SDS; 30% Glycerol; 0.002% Bromophenol.  

Blue ها با استفاده  آمیزی، ژل ( قرار گرفت. پس از رنگ
اسکن شده و به فرمت    GE Healthcareاز دانسیومتر  

TIFF   .ذخیره شدند  
 

 

    Image Master 6.02 افزارنرم با هاژل تجزیه

نرم  از  استفاده  ملانی  با    Image Master 6.02افزار 
 (GeneBio, Geneva, Switzerland )   (Appel et 

al., 1988 لکه کیفی  و  کمّی  بررسی  پروتئینی  (،  های 
نمونه  از  انجام گرفت. حاصل  این    های مورد مطالعه  در 

ها مورد تجزیه و تحلیل قرار  مطالعه درصد حجمی لکه 
معنی   پروتئینی   های لکه گرفت.   تفاوت  آن که  ها  دار 

درصد    5در سطح    t-Studentآماره  نسبت به شاهد با  
 (05 /0P≤  ،محرز شدند ) در    انتخاب و هر یک جداگانه 

جهت  میکروتیوپ  سپس  و  شد  داده  قرار  استریل  های 
از طریق شرکت کاوش کلون   توالی  تعیین  شناسایی و 

 (Ekbatan, Tehran, Iran  دستگاه از  استفاده  با   )
) س طیف  جرمی  به    TOF/TOF-MALDI )8نجی 

 فرستاده شد.   9دانشگاه یورک کانادا 
 

4. Isoelectric focusing; IEF 

5. Immobilized pH gradiant   
6. Rehydration 

7. Equilibration 

8. MALDI/TOF-TOF mass spectrometry 

9. University of York, Canada 
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 زیمنس بر متر(.  دسی 8روز از اعمال تنش شوری ) 20( پس از .Zea mays Lگیاه ذرت ) . 1شکل 
 (.S46( و سمت چپ: لاین حساس )R10مل )متحشکل سمت راست: لاین 

 

 
  یسطح شور دو  در( .Zea mays Lحساس و متحمل به شوری ذرت )لاین  2برگ ها در پروتئین الکتروفورزی الگوی . 2شکل 

 . SDS-PAGEدر ژل ( متر بر  منسیزیدس 8و  صفر)
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 جستجوی پایگاه داده 

به    های تجزیه با    Gene ontology (GO)مربوط 
گرفت.    AgriGO v2.0افزار  نرم انجام 

AgriGOv2.0    یک ابزار و پایگاه داده مبنی بر وب
تجزیه در    Gene ontology (GO)های  برای 

د  نکهای با اهمیت در کشاورزی را پشتیبانی میگونه 
(http://systemsbiology.cau.edu.cn/agriGOv2 .)  

تجزیه تجزیه  افزار نرم  این جمله  از  مختلف    های 
تکی غنی  غنی  تجزیه ،  1سازی  سازی  پارامتریک 

را    Scatter Plotsو    DAG3  ، نمایش2مجموعه ژن 
ها را به  قادر است خروجی   AgriGOنماید.فراهم می

میله نمودار  مرصورت  سلسله  و  ارای  درختی  ائه  اتبی 
داده بیولوژیکی  معنای  کامل  درک  در  به  دهد  ها 

می با  های  کند. شبکهکاربران کمک  پروتئین  متقابل 
پایگاه داده  از   :STRING v11.0  (https  4استفاده 

//string-db.org)  بینی شدپیش (Szklarczyk et 

al., 2018 .) 
مطالعه    این  براساسی بررسدر   Arabidopsis  ها 

thaliana  گرفت پروتئین  ، انجام  در  زیرا  ذرت  های 
همچنین  در دسترس نبودند.    STRING5  پایگاه داده 

های ذرت که  ای برای پروتئین سعی گردید یک شبکه
گردد.   ارایه  دارند،  شوری  تنش  در  احتمالی  نقش 

آن پروتئین  عملکردی  انفعالات  و  فعل  و  ستون  ها  ها 
می  تشکیل  را  سلولی  اطلاماشین  بانک    عاتی دهند. 

STRING  جمع به نمره منظور  ادغام  آوری،  و  دهی 
-اثر متقابل پروتئین   کلیه منابع در دسترس اطلاعات 

پیش با  موارد  این  تکمیل  و  های  بینی پروتئین 
 محاسباتی ارایه شده است.  

 

 

 
1. Singular enrichment analysis (SEA) 

2. Parametric analysis of gene set enrichment (PAGE) 

3. Direct acyclic graph (DAG)   
4. Search tool for the retrieval of interacting genes 

5. Search Tool for Retrieval of Interacting Genes/ 

Proteins   

 نتایج و بحث  

( بعدی  دو  ژل  الکتروفورز  مجموع  2D-GEبا  در   ،)
بندی  . طبقه ها مشاهده شد لکه پروتئینی روی ژل   389

  MS/MS  های پروتئینی هر لاین بعد از عملکردی لکه 
های  های بیان شده دارای فعالیت ن نشان داد که پروتئی 

های  (. مشخصات لکه 3)شکل متابولیکی مختلف هستند  
استفاده طیف  با  در  پروتئینی شناسایی شده  سنچ جرمی 

 ارایه شده است.     1جدول  

 Image)ملانی  افزار  براساس نتایج حاصل از نرم

Master 6.02  متحمل لاین  در   )R10    تنش تحت 
لکه پروتئینی و در نمونه شاهد )نرمال(    148شوری،  

لکه   124 بین،  این  از  و  گردید  شناسایی  های  لکه 
  تحت تنش شوری  164  و  134،  128  ،80،  14شماره  

دادند    انیب  شیافزا پروتئین نشان  ترتیب  به    که 
  ATP، واحد بتا  6(PPDKدیکیناز )ارتوفسفاتپیرووات

، پروتئین باندشونده  protein like-Germin،  7سینتاز 
کلروفیل   فسفات  (134)لکه    b8و    aبه  تریوز   ،

پروتئین  (  134)لکه    9ایزومراز    10ریبوزومال   S40و 
   باشند. می 

حساس   لاین  در  شاهد    S46همچنین  شرایط  در 
این    120)نرمال(،   از  و  گردید  شناسایی  پروتئینی  لکه 

افزایش بیان نشان داد که پروتئازوم   99شماره   لکه  بین، 
بتا  واحد  )حساس    باشد. می   11زیر  لاین  این  (  S46در 

لکه پروتئینی شناسایی گردید    121تحت تنش شوری،  
لکه 4شکل  )  بین،  این  از  و  شماره  (    124و    111های 
باند  ک  پروتئین  ترتیب  به  که  دادند  نشان  بیان  اهش 

کلروفیل   به  فسفات    و   bو    aشونده  بیس  ریبولوز 
 (. 4باشند )شکل  می   12کربوکسیلاز 

 

 
6. Pyruvate orthophosphate dikinase 
7. ATP synthase subunit beta 
8. Chlorophyll a-b binding protein 
9. Triosephosphate isomerase 
10. 40S ribosomal protein 
11. Proteasome subunit beta 
12. Ribulose bisphosphate carboxylase small chain 
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حاضر   مطالعه   در   Brassicaceae  مسیردر 
AgriGOv2.0  هستی تجزیه  ژن برای    1شناسی 

معنیهب به طور  و مسیرهایی که  گرفته شد  داری  کار 
(05/0P≤  با پاسخ به تنش شوری دارای همبستگی )

)نمودار   شدند  مشخص  شکل  DAGبودند،   ،5  .)
شود، مسیرهای  اهده میمش  5ر که در شکل  همانطو

متابولیکی  فرآیندهای  (،  :GO 0008152)   2فرآیندهای 
محرکGO: 0009987)  3سلولی  به  پاسخ  و   4ها ( 

(GO: 0050896  دارای شوری  تنش  به  پاسخ  با   )
این شکل  5تند )شکل  همبستگی هس در  (. همچنین 
معنی)هستی  GOاصطلاحات   ژن(  دار  شناسی 

(05/0P≤)  ص شده است، در حالی که  گ مشخبا رن
سفید  غیرمعنی   GOاصطلاحات   کادر  صورت  به  دار 

  نشان داده شده است.
مودار، میزان اشباع رنگ یک جعبه با سطح غنی  ن

-ممتد، خط خطوط   سازی اصطلاح رابطه مثبت دارد.
چینچین نقطه  خطوط  و  غنی  ها  سطح  ترتیب  -به 

اصطلاح   و صفر  یک  دو،  می   GOسازی  نشان  -را 
رتبهد.  دهن  بالا  جهت  از  نمودار  تنظیم  بندی  پایین  به 

-(. بر طبق این نمودار به Du et al., 2010شده است ) 
(  GO: 0044237)   5ترتیب مسیر فرآیندهای متابولیکی 

به  پاسخ  سپس  غ تنش   و  با  یرزیستی/ های  زیستی 
مقدار   معنی P-valueکمترین  مسیرهای  ،  دارترین 

در این پژوهش  زیستی مرتبط با پاسخ به تنش شوری  
رها در پاسخ به  دهنده نقش مهم این مسی بودند که نشان 

ذرت می  در  نقش  تنش شوری  بسیاری  مطالعات  باشد. 
را  پروتئین  مسیرها  این  شوری  های  تنش  به  پاسخ  در 
 . اند داده نشان  
شبکه   STRING داده   گاه ی پا   از  نقشه  ایجاد  برای 

که   پروتئین   -پروتئین  شد  تشخیص   استفاده  امکان 

 
1. Gene ontology analyses 
2. Metabolic process 

3. Cellular process 

4. Response to stimulus 

5. Cellular metabolic process  

های شناسایی شده  های با اثر متقابل با پروتئین روتئین پ 
این    (. Bhattacharjee et al., 2020کند ) را فراهم می 

پروتئین  خصوص  در  را  ما  اطلاعات  با  تجزیه،  های 
پروتئین عملکرد   با  مستقیم  طور  به  که  های  مرتبط 
شده در این مطالعه در ارتباط هستند، را افزایش  شناسایی 

همچن می  ما  دهد.  به  می ین  پروتئین اجازه  تا  های  دهد 
شده در  های شناسایی دیگری که امکان دارد با پروتئین 

متقابل داشته باشند، شناسایی کنیم.    این مطالعه، کنش 
م  به  اطلاعات  می این  کمک  نقش  ا  بتوانیم  تا  کند 

پاسخ پروتئین  با  های  ارتباط  در  تنش  به  دهنده 
 اییم. بینی نم های دیگر، را پیش پروتئین 

پروتئین  از  مرتبط لیستی  عملکرد  با  نقش    و  6ها 
آن  شوری  احتمالی  تنش  در  آنالیزها  از  استفاده   با 

STRING   همانطور که   .تارایه شده اس  2در جدول
جدول   این    2در  از  بسیاری  است  شده  مشخص 

تنش  پروتئین  به  پاسخ  در  مرتبط  عملکرد  با  های 
هستند.   شده،  دخیل  انجام  تجزیه  طبق  بنابراین 

مطالپروتئین  این  در  افتراقی  بیان  با  دیگر  های  با  عه 
های درگیر در مسیرهای متابولیکی، تحمل به  پروتئین 

دهنده  تقابل دارند که نشانتنش، تولید انرژی کنش م
های گیاه به  تر پروتئینی در پاسخنقش شبکه گسترده
 تنش شوری است.  

شده در شرایط  های پروتئومیکس انجامدر آزمایش
بافتتنش مختلف،  اندامکهای  و  ها،  های  گونهها 

است   گرفته  قرار  بررسی  مورد  گیاهی  مختلف 
(Kosová et al., 2011; Ghosh and Xu, 

2014; Jorrín-Novo et al., 2015; .  
Janmohammadi et al., 2015 .) 

 
 
 
 

 
6. Functional Partners  



 (1-26)  1400 تابستان م،رچهاو ی س یاپی ، پارمچهسال دهم، شماره   ، یزراع اهانیگ یفناورست یز یمجله علم 8

 

 
 

 
های پایین( تحت تنش  )شکل S46های بالا( و الگوی پروتئینی لاین حساس )شکل R10. الگوی پروتئینی لاین متحمل 3شکل 

 ملانی به هر لکه پروتئینی نسبت داه شده است.  افزاربا نرم Spot IDهای شوری. شماره
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 های ذرت تحت تنش شوری. سنجی جرمی در لاینناسایی شده با استفاده طیف تئینی شهای پرو مشخصات لکه .1جدول 
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Pyruvate 

orthophosphate 

dikinase (PPDK) 

Maize 14 O23404 
+6.13 

(±0.65) 
NS 170-5.7 104.1 57.2 

AGLDYVSCSPFRVPIAR 

AMDGLPVTIR 

DQVIATGLPASPGAAVGQVV

FTAEDAEAWHSQGK 

ATP synthase 

subunit beta (atpB) 

Trida 

(Tripsacum 

dactyloides) 

80 P19366 
+3.51 

(±0.48) 
NS 52-5.8 42.5 94.99 

AHGGVSVFGGVGER 

AINLEEESK 

 AVAMSATEGLMR 

Germin-like 

protein 
Maize 128 P94072 

+4.86 

(±0.22) 
NS 25-6 42.8 41.5 

AAVTPAFVGQFPGVNGLGIS

AAR 

LTQDFCVADLTCSDTPAGYP

CK 

SNTVYTK 

Chlorophyll a-b 

binding protein 

Ensve 

(Ensete 

ventricosum) 

134 P04778 
+1.78 

(±0.54) 
NS 22-5 26.17 45.5 

AAASGSPWYGPDR 

AAASGSPWYGPDRVK 

 ELEVIHSR 

40S ribosomal 

protein 

Orysj 

(Oryza sativa 

Japonica) 

164 Q9SF35 
+2.72 (± 

0.13) 
NS 12-5.5 11.9 59.4 

ALCAEHNVHLVTVPSAK 

DFGEESEGLNIVQDYVK 

HAAQLCVLAEDCDQPDYVK 

Triosephosphate 

isomerase 
Maize 134 P48491 1.78 (±0.54) NS 22-5 26.17 57.6 

 

APDFATIINSVTAKHIIGENDE

FIGK 

IEVSAQNVWIGK 

Chlorophyll a-b 

binding protein 

Orybr 

(Oryza 

brachyantha) 

111 P04778 NS 
-3.6 

(±0.12) 
22-5.5 9 27.9 

KFEEYK 

KYPGGAFD 

KYPGGAFDPLGFSK 

Proteasome 

subunit beta 
Maize 99 P42742 NS 

+1.5 

(±0.22) 
23-5 20 24.5 

DMKPETFASLVSALLYEK 

LYIGLSGLATDAQTLYQR 

Ribulose 

bisphosphate 

carboxylase small 

chain 

Maize 124 P10795 NS 
-3.3 

(±0.23) 
8-6 9 68.8 

LPMFGCTDATQVYK 
*QTQCVSFIAYKPPGSE 

aتئینی مطابق با تصویر ژل دو بعدی.  ( شماره لکه پروbشماره دسترسی از پایگاه ) NCBI   .اختصاص داده شد به هر پروتئینcمطابقت    ( قسمتی از توالی پپتیدی
  ت به کنترل آن نی در تیمار نسب که از تقسیم میانگین درصد حجمی لکه پروتئی) ( تغییر بیان برای هر لکه پروتئینی  d(.   99Conf٪مورد نظر )داده شده با توالی  

شوند. ها به عنوان پاسخگویی به شوری در نظر گرفته میباشد، پاسخ   5/1که مقدار تغییرات بیان برابر یا بیشتر از  امیآید( در نقطه زمانی مورد نظر. هنگدست میبه
SEاستاندارد تغییرات بیان است.  دهنده خطای  ( نشانfه از نتایج جستجویشده ک بینی  کتریک پیشجرم مولکولی و نقطه ایزوالMascot  دست آمده است، جرم  به

 دست آمده است. به Imagemaster افزارتوسط نرم  DE-2مولکولی و نقطه ایزوالکتریک روی ژل که از تجزیه و تحلیل تصویر ژل 
1. Protein identity 

2. Spot ID 
3. Accession No. 

4. Sequence of matched peptides 
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در لاین   124و  111های )لاین متحمل( و لکه R10در لاین  164و  134های بخشی از نمای نزدیک و نمای سه بعدی لکه. 4شکل 
S46 بیان شده است.  1جدول دهند. نوع پروتئین در )لاین حساس( ذرت تحت شرایط نرمال و تنش شوری که تغییرات بیان نشان می 

 
 
 

 
(، اصطلاح  number GO) GOدهنده شماره دهنده به تنش شوری. هر جعبه نشانهای پاسخئینن، پروتشناسی ژتجزیه هستی. 5شکل 

GO ((GO term ( و اطلاعات آماریp-valueمی ) .باشد 

 
 

 

 
 

 

 
 

 

 
 

 
 

 

 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 

111 164 134 124 
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 .شده است مشخص Arabidopsis thaliana در STRINGتجزیه که با  1های با عملکرد مرتبط. لیستی از پروتئین2جدول 
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Sun et al. 
(2019) 

های مهم که در متابولیسم گیاه  یکی از آنزیم
متابولیکی فرآیندهای  دارد  و در  .  متعدد نقش 

در  همچنین   تنش  به  پاسخ  و  نمو  رشد،  در 
 گیاهان مؤثر است.

0.980 

NAD-dependent 
malic enzyme 
[NAD-ME2] 

(AT4G00570.1) 

100 

Accession No: 
O23404 

STRING ID: 
AT4G15530.5 

Pyruvate 
orthophosphate 

dikinase 
(PPDK) 

14 

Maiwald et al.  
(2003) 

الکترون و  دادن ور ی نوری برای عب گیاهان از انرژ 
انتقال پروتئین از طریق غشای تیلاکوئید استفاده  

 ATP و  NADPH سنتز کنند و در نتیجه  می 

می  ا دهد رخ  سیستم .  شامل  فرایندها  های  ین 
سیتوکروم II    (PSII )و I  (PSI  ) فتوسیستم   ،  

b6/f    (Cytb6/f  ) کلروپلاست سنتاز   ATPو 
 (cpATPase )  است. 

0.998 

ATP synthase 
subunit delta 

[ATPD] 
(AT4G09650.1) 

120 

Accession No: 
P19366 

STRING ID: ATC 
G00480.1 

ATP synthase 
subunit beta 

(atpB) 
80 

Virdi et al.  
(2015) 

پروتئین خصوصیات  ارتباط  و   های شناسایی 

ارتباط    CaM8شده  تعدیل  تنشدر  های  با 
عمیق درک  برای  مختلف،  اغیرزنده  ز  تری 

تحمل نیسممکا در  درگیر  مولکولی  های 
 باشد.گیاهان به تنش غیرزنده ضروری می

0.644 

Calmodulin-lysine 
N-

methyltransferase 
 [CaMKMT] 

(AT4G35987.1) 

40 

Accession No: 
P94072 

STRING ID: 
AT4G14630.1 

Germin-like 
protein 

128 

Xu et al.  
(2012) 

  ینور  ندهنکی آورجمع  a/b ll  لیکلروف
(LHCB)9،    عمده    مجموعهمهم    ی اجزا از

نور است.برداشت    آنتن   یهانیپروتئ  ی 
  ن یتر فراوان   دیشا هاPSII  LHCB  یخارج
 .باشد عتیطب در ییغشا ی ها نیپروتئ 

0.961 

Chlorophyll a-b 
binding protein 
2.2 [LHCB2.2] 
(AT2G05070.1) 

120 

Accession No: 
P04778 

STRING ID: 
AT1G29920.1 

Chlorophyll a-b 
binding protein 

111 
and 
134 

Bach-Pages et al.  
(2020) 

( نقش RBPs) RNAهای باندشوندهپروتئین
 RNA مهمی در تنظیم عملکرد و سرنوشت

 .کنندایفا می
0.581 

Pentatricopeptide 
repeat-containing 

protein 
(At1g80270) 

14 

Accession No: 
Q9SF35 

STRING ID: 
AT1G57540 

40S ribosomal 
protein 

164 

Li et al. 
(2019) 

پلاستیدی -3-آلدئید گلیسر  دهیدروژناز    10فسفات 
 (GAPDH, GAPCp ،) های فراگیری  پروتئین

هستند که نقش اصلی را در متابولیسم گیاه دارند  
 . و در پاسخ به تنش نقش دارند 

0.999 

 
Glyceraldehyde-3-

phosphate 
dehydrogenase, 

cytosolic 
[GAPC2] 

(AT1G13440.1) 

100 

Accession No: 
P48491 

STRING ID: 
AT2G21170.1 

Triosephosphate 
isomerase 

134 

Smalle et al.  
(2003) 

ضروری     S26پروتئازوم  پروتئاز  مجموعه  یک 
پروتئین  های  است که مسئول از بین بردن اکثر 
هایی  داخل سلولی با عمر کوتاه است؛ به ویژه آن 

با  پلی زنجیره   که  تغییر  یوبی های  -یافته کویتین 
اسیدآبسیزیک     RPN10-1اند.  به  نسبت 

 (ABA  عوامل و  شوری  و  ساکارز  تنش   ،)
به آسیب  دارند   DNA رسان  بیشتری  حساسیت 

حساسیت   اکسین  و  سیتوکینین  به  نسبت  اما 
 کمی دارند. 

0.999 

26S proteasome 
non-ATPase 

regulatory subunit 
4 homolog 
[RPN10] 

 (AT4G38630.1) 

120 

Accession No: 
P42742 

STRING ID: 
AT1G56450.1 

Proteasome 
subunit beta 

99 

Ouibrahim et al. 
(2014);  

Liu et al. (2015);  
Joshi et al. (2016);  
Rosa-Téllez et al. 

(2018)  

گیاهان، گلیکولیز/   PGKدر  در  تنها  نه  ها 
مت  ،گلوکونئوژنز  در  کرببلکه  ن  ابولیسم 

ه  فتوسنتز نقش دارند. نشان داده شده است ک
PGK2 plastidial   تنش تحمل  های  در 

 .غیر زنده و زنده نقش دارد

0.913 
Phosphoglycerate 
kinase1 [PGK1] 
(AT3G12780.1) 

120 

Accession No: 
P10795 

STRING ID: 
AT5G38420.1 

Ribulose 
bisphosphate 
carboxylase 
small chain 

124 

1. Functional Partners 
2. Predicted Functional Partners 
3. Predicted Functional Partners with probable role in defense and their locus tag 

4. Uniprot accession number and STRING ID with Arabidopsis thaliana 
5. Protein ID, unique protein identifying number in the UniProt database 
6. Gene name/ID; name or ID number of the corresponding gene of the identified differentially abundant protein in the UniProt database 
7. Spot ID 
8. Calmodulin (CaM)- modulated 
9. The light-harvesting chlorophyll a/b-binding (LHCB) 
10. Plastidial glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase 
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پروتئین  از  تحت  یکی  که  کلروپلاستی  های 
گردید  شناسایی  شوری  پیرووات   تنش    پروتئین 

(   ;EC:PPDK.7.9.12)   1دیکناز   ارتوفسفات 
می    PPDKاست.  رمز  هسته  توسط  و  که  شود 

های مزوفیلی وجود  های سلول بوفور در کلروپلاست 
  دارد، آنزیمی مهم برای محدود کردن سرعت مسیر 

4C   1985 ,)   باشد می; Hatch, .et al Edwards

1987; Yadav et al., 2020 ) .    در پروتئین  این 
از    درصد   10فراوان بوده و شامل   4C گیاهان   برگ 

 et alEdwards ,.باشد ) می   2کسر پروتئین محلول 

1985; Chastain et al., 2011 در  .)  
تالیانا  بیان  3آرابیدوپسیس  بیش   ،PPDK    طی در 

از  مجدد  انتقال  باعث  برگ  برگ پیری  از  با  ت  ها 
می  ملاحظه  قابل  ) سرعت   ,.Taylor et alشود 

2010; Wang et al., 2019 .) PPDK   همچنین
مکانیسم  در  کلیدی  در  نقش  میزبان  دفاعی  های 

تنش  تحت  زیرا  دارد،  تنش  غیرزیستی  مقابل  های 
سنگین،   فلزات  شوری،  خشکی،  مانند  مختلف 

) غوطه  سرما  و  کم  اکسیژن   Doubnerováوری، 

and Ryšlavá, 2011; Hýsková et al., .  
2014; Wang et al., 2018b  و تنش زیستی از )

) جمله عفونت   ,.Spoustová et alهای ویروسی 

اظهار  می   القا (  2015 طبق  بر  و    Yadavگردد. 
 ( ژن 2020همکاران   ،) C4-PPDK   بهبود برای 

جذب کربن مناسب است و همچنین در سازگاری با  
ش  خشکی  نیز  و  شوری  ایفا  تنش  مهمی  نقش  دید 

 بل توجهی در کند. در بررسی حاضر، به طور قا می 

متحمل   پیرووات  R10لاین  پروتئین  بیان   ،
(  .Zea mays Lارتوفسفات دیکیناز در برگ ذرت ) 

)نرمال(   شاهد  به  نسبت  شوری  تنش  تحت 
در    6/ 13(  ± 0/ 65)  داد  نشان  بیان  افزایش  برابر 

 
1. Pyruvate orthophosphate dikinase (PPDK) 

2. Soluble protein fraction 

3. Arabidopsis thaliana 

در لاین  که  پروتئین    S46حساس    حالی  دیده  این 
بن  ژن نشد.  احتمالاً  در    PPDK  ابراین  نقش مهمی 

دارد.  شوری  از  ناشی  شدید  تنش  با    سازگاری 
PPDK    ممکن است نقشی  نیز  در پیری برگ ذرت

 ( باشد  داشته  سیتوزول  در  گلوکونئوژنز   Smartدر 

et al., 1995; Omoto et al., 2012 .)   افزایش  
PPDK    تنش سیتوزولی ممکن    طی  نیز  شوری 

 Smartکمک کند )   ی دفاعی ها ن پاسخ است به ای 

et al., 1995; Omoto et al., 2012 .)    نتایج
Zhang   ( نشان داد که 2018و همکاران )  PPDK  

 ها ضروری است. تحت تنش   ماندن ذرت برای زنده 

کلروپلاستی   ATPپروتئین   بتا  زیرواحد   4سنتاز 
(EC:7.1.2.2 از درگیر پروتئین  (    متابولیسم   در   های 

انتق و  می  الانرژی  واحدباشد.  پروتون  )  زیر  (  βبتا 
ATP   و  متشکل    سنتاز کاتالیزوری  واحد  یک  از 
که  ADP  دهنده اتصال  تبدیل   است    به  ADP با 
ATP    در حضور شیب پروتون غشایی نقش مهمی در

 (.  Ye et al., 2013متابولیسم انرژی دارد )
فعالیت  حد   ATP تنظیم  تا  کلروپلاستی  سنتاز 

تی سیستم  توسط  کلروپلاست  زیادی  وردوکسین 
ا کلروپلاست)سیستم  در  ردوکس  تنظیم  ها(  صلی 
می فتوسنتز همراه  انجام  واکنش  با  مستقیماً  که  شود 

(  Hisabori et al., 2013.) ATPasesاست 

ها هستند که نقش مهمی در انتقال  ای از آنزیمدسته
 Zhang etشوری دارند )تنش  به    تحمل یون و پاسخ  

., 2014al افزایش گیاهان    ATP5  سنتز   (.    تحتدر 
نیاز   مورد  شیمیایی  فرآیندهای  شوری  جهت  تنش 

تنش؛   هموستازتحمل  تعدیل  در    ییون  یمانند 
را  سلول  گیاهی   Gao et)  اندازندبه جریان میهای 

al., 2011  .)بنابر گزارش  Aliyari Rad    و همکاران
در تأمین انرژی در کلروپلاست و میتوکندری  (  2019)

 
4. ATP synthase subunit beta, chloroplastic 
5. ATP synthesis  
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سنتز  آنزی ن  ATPم  میدارای  اصلی  باشد.  قش 
تنش   تحت  ذرت  برگ  پروتئوم  بررسی  در  همچنین 

توسط همکاران    Aliyari Rad  شوری  (،  2019) و 
 Synthase epsilonی؛کلروپلاست    ATPپروتئین

chain  .گردید طور    شناسایی  به  حاضر،  بررسی  در 
توجهی   بتابیان  قابل  زیرواحد  سنتاز،  ATP   پروتئین 

  R10  متحمل ( لاین  .Zea mays Lدر برگ ذرت )
شوری   تنش  شاهد تحت  به  نرمال(    نسبت  )شرایط 

  احتمالاً   که افزایش بیان نشان داد  برابر   3/ ±51 48/0
تنش شوری به حفظ رشد ذرت    ات سوء با کاهش اثر

تنش کمک می حالی که  کند در شرایط  در لاین    در 
همچنانچه    بیان این پروتئین دیده نشد.   S46حساس  

شد اشاره  بالا  آنزیمدسته   ATPasesدر  از  ها  ای 
  تحمل هستند که نقش مهمی در انتقال یون و پاسخ  

)تنش  به   دارند  (.  Zhang et al., 2014شوری 
  شاید برای مقابله با پروتئینی  افزایش فراوانی این لکه  

و  تن تیلاکوئید  تخریب غشاء  از  و حفاظت  ش شوری 
 . (Aliyari Rad et al., 2019باشد ) کلروپلاست
فسفات کربوکسیلاز  ریبولوز بیس  1کوچک   زنجیره

(EC:4.1.1.39از چرخه    هایپروتئین (  در  درگیر 
فسفات  بیس   -1،5ریبولوز  .  باشد تی می کالوین کلروپلاس 

اکتیواز  اکسیژناز  ژن   (RCA)  2کربوکسیلاز/  یک 
ای است که پروتئینی کلروپلاستی را رمزگذاری  هسته

پروتئین نقش  می تز دارد  مهمی در فتوسنکند که آن 
(Chen et al., 2015  برخی .) اند  ها نشان داده گزارش

با تنش  های  که این پروتئین ممکن است در سازگاری 
 ,.Chen et alمختلف غیر زیستی نقش داشته باشد ) 

(. تنش شوری با کاهش مقدار یا فعالیت روبیسکو  2015
 ;Lu et al., 2009شود ) باعث مهار سریع فتوسنتز می 

Bota et al., 2004; Gong et al., 2018  در  .)

 
1. Ribulose bisphosphate carboxylase small chain, 

chloroplastic 

2. Ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase 

activase (RCA) 

ریبولوز   حقیقت  فعالیت  کاهش  با  شوری    -1،5تنش 
بردن  بیس  بین  از  اکسیژناز،  کربوکسیلاز/  فسفات 

پروتئین رنگدانه  تخریب  و  فتوسنتزی  غشایی  های  های 
می  فتوسنتز  مهار  باعث  فتوسنتز  دستگاه  شود  در 

 (Mittal et al., 2012; Gong et al., 2018  .)
بقای گیاهان در  سکو می میزان روبی افزایش   تواند برای 

 ,.Gong et alشرایط سخت محیطی سودمند باشد ) 

(. در آزمایش حاضر بیان پروتئین زنجیره کوچک  2018
بیس  ) ریبولوز  ذرت  برگ  در   Zeaفسفات کربوکسیلاز 

mays L.  لاین )S46   حساس تحت تنش  (   8شوری 
متر دسی  بر  ن   (  زیمنس  )شرایط  شاهد  به  رمال(،  نسبت 

میزان  به  به  قابل توجهی  برابر کاهش    3/ 3± 0/ 23طور 
داد  نشان  حالی   ، بیان  در در  متحمل   که    R10لاین 

این   بیان  در  نتایج  تغییری  براساس  نشد.  دیده  پروتئین 
Yasmeen   ( همکاران  فراوانی  2016و  گندم،  در   )

بیس  ریبولوز  کوچک  کربوکسیلاز/  زنجیره  فسفات 
به اک  متحمل  رقم  در  رقم    سیژناز  از  بیشتر  خشکی 

 مل به شوری بود. متح 
پروتئین فتوسنتز،    نوری  واکنش  در  دخیل   هایاز 

 a/b  (Chlorophyllشونده به کلروفیل  باند  پروتئین 

a-b binding)  یک  باشد.  می عنوان  به  کلروفیل 
، نقشی اساسی   IIو   I عامل ضروری برای فتوسیستم

( دارد  فتوسنتز   ,Komenda and Sobotkaدر 

به  جمع"های  پروتئین  (.2019 شونده  باند  نور  کنندة 
آپوپروتئین a/b"3  (LHCB  کلروفیل های  (، مجموعه 

( هستند که به  PSII) II کنندة نور در فتوسیستمجمع
گزانتوفیل و  کلروفیل  با  معمول  کمپلکس  طور  ها 

میمی عمل  آنتن  مجموعه  عنوان  به  و    کنند شوند 
(Jansson, 1994, 1999; Xu et al., 2012 .)    در

بیان  اخیر،   Chlorophyll a/bپروتئین    بررسی 

binding  متحمل ذرت  لاین  برگ  در   ،R10  در  ،
( نسبت  زیمنس بر متردسی  8شوری  ) پاسخ به تنش

 
3. Light-harvesting chlorophyll a/b-binding (LHCB) 

javascript:;
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برابر    78/1  ± 54/0به شاهد )شرایط نرمال( به میزان  
تحت تنش شوری  S46 افزایش اما در لاین حساس  

  6/3±12/0ال( به میزان  به شاهد )شرایط نرمنسبت  
مرور   اساس  بر  داد.  نشان  بیان  و    Wangکاهش 

( پروتئین2016همکاران  بیان  افزایش  درگیر  (،  های 
گیاهان   های نوری و چرخه کالوین در برگ در واکنش

ل بیان  شود. برای مثاتحت تنش خشکی مشاهده می 
جمعپروتئین  بههای  شونده  باند  نور    کلروفیل   کننده 

a/b  های متحمل در ژنوتیپZ. mays  (Benesova 

et al., 2012) و M. domestica (Zhou et al., 

ژنوتیپ2015 در  اما  یافت،  افزایش  حساس  (  های 
بود   تغییر  بدون  یا  کاهش  پروتئین  بیان  میزان 

(Wang et al., 2016.) 
لکه  تریوز  از  دیگر،  شده  شناسایی  پروتئینی  های 

آنزیم    ( است. EC:5.3.1.1)   1سیتوزولی   از ایزومر فسفات  
باشد  گلیکولیز می  مسیر  در  درگیر  2تریوز فسفات ایزومراز 

  انرژی در سیتوزول است. این آنزیم   تولید   اولیه   که مرحله 
ایزومریزاسیون کاتالیزکننده   dihydroxyacetone  ی 

phosphate  و  D-glyceraldehyde-3-P  باشد  می
(Cui et al., 2005; Khalili and Naghavi, 

پروتئین  (.2017 های  در تجزیه و تحلیل پروتئومیک 
برنج  پاسخ  ریشه  در  شوری  تنش  به  و    Yanدهنده 

( آنزی2005همکاران  فسفات  م  (  به  تریوز  را  ایزومراز 
هایی درگیر در  آنزیمشناسایی کردند که    همراه آنولاز

همچنین هستند.  در  Naghavi   (2014گلیکولیز   )
م  پروتئوم  تجزیه گندم    تحملارقام  ارقام  حساس  و 

را    پروتئین   بیان این   بهاره تحت تنش خشکی، میزان
متحمل گندم    کمتر از بیان آن در رقم  حساس  رقم در

بیان اخیر،  بررسی  در  کرد.  تریوز    مشاهده  پروتئین 
ایزو ذرت  فسفات  لاین  برگ  در  سیتوزولی،  مراز 

زیمنس  دسی  8شوری )  ، در پاسخ به تنش R10متحمل  
متر(  ب به میزان  ر  نرمال(  با شاهد )شرایط  در مقایسه 

 
1. Triosephosphate isomerase, cytosolic 

2. Triosephosphate isomerase 

در حالی   78/1  ± 54/0 افزایش نشان داد  در  برابر  که 
حساس   مشاهده    S46لاین  پروتئین  این  از  بیانی 

در  نشد. گزارش شده است که تریوز فسفات ایزومراز  
پاسخ به تنش کمبود نیتروژن در برگ پرچم تریتیکاله  

(Castillejo et al., 2010)های گیاه ذرت  ، در برگ
مجدد تأمین  به  پاسخ  گرسنگی   نیتروژن در  از  پس 

(Prinsi et al., 2009 پروتئوم بررسی  در  نیز  و   )  
( تنش  طی  در  جو  ( Moller et al., 2011ریشه 

 دهد. افزایش بیان نشان می 
لکه  پروتئین    یی شناسا  ی ن یپروتئ  ی هااز  شده، 

م Germin-like)  جرمین شبه پرباشدی (  این  وتئین  . 
هایی  پروتئین   . است  یسلول   یوارهیهای دن ی ء پروتئجز

با   مشابه  توالی  گونهGerminبا  در  مختلف  ها  های 

شده شناسایی  آنگیاهی  به  و  های  پروتئین"ها  اند 
et Sharkawy -Elشود ) گفته می Germin"3شبیه 

al., 2010 پروتئین شبیه    Germinهای  (.  و 
Germin  (GLPs  خانواده یک  توسط  از  (  معروف 

میژن رمزگذاری   ,.Dunwell et al)  شوند ها 

پروتئین 2008 این  پروتئین ها(.  با  های متصل  همراه 
گلوبولین و  ساکارز  فوق به  یک  دانه،  از  های  خانواده 

نام  پروتئین  به  می  4"کوپین"ها  تشکیل  دهند  را 
(Ilyas et al., 2016).  GLP  نه تنها در رشد گیاه  ،

پاسخ  در  دفبلکه  گیهای  تنشاعی  به  )شوری،  اه  ها 
فل   گرما/ سرما،   ز( نقش حیاتی خشکی، مواد مغذی و 

( و Wang et al., 2013  .)Germinدارند    ها 
GLPژن محصول  عنوان  به  پاسخها  به  های  دهنده 
)تنش هستند  این    (.Mahmood et al., 2013ها 

تنش ها  پروتئین به  گیاهان  پاسخ  در  های  همچنین 
)ویروس بازیستی  قارچ کتریها،  میکوریزا،  ها،  ها، 

نما گیاهان  حشرات،  و  دارند  تدها  نقش  انگلی( 
(Dunwell et al., 2008  بیان گونه  این  واقع  در   .)

کهمی اندام GLPشود  در  گیاهی  مختلف  های  های 

 
3. Germin-like proteins (GLPs)  
4. Cupin 
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ریشه )برگ گلها،  و  مختلف  ها  شرایط  در  و  ها( 
  ها( زنی بذر، تنش و حمله پاتوژنفیزیولوژیکی )جوانه

ش )دهیافت  در  El-Sharkawy et al., 2010اند   .)
بر  پروتئین  این  بیان  برگ  Germin-likeرسی  در   ،

تنش R10متحمل  ذرت    لاین به  پاسخ  در  شوری    ، 
متردسی   8) بر  )شرایط  زیمنس  شاهد  به  نسبت   )

برابر    4/ 86± 22/0نرمال( طور قابل توجهی به میزان  
داد نشان  در لاین  درحالی   ، افزایش  حساس    S46که 

ا اث از  گزری  اساس  بر  نشد.  دیده  پروتئین  ارش  ین 
Vallelian Bindschedler   ( در  1998و همکاران )

پروتئین GLPجو،   عنوان  به  دیواره  ها  با  مرتبط  های 
شده توصیف  آنسلولی  بیان  و  تنش  اند  تحت  ها 

یابد. در مطالعه دیگری  افزایش میها  اسمزی در ریشه
سنجی  و طیف  در تجزیه و تحلیل الکتروفور دو بعدی 

، Nicotiana tabacumجرمی نشان داده شد که در  
پس از تنش شوری در مایع آپوپلاستی به   GLP بیان

می افزایش  توجهی  قابل  )طور   ,.Dani et alیابد 

بررسی  2005  .)Banerjee  ( همکاران  (،  2017و 
ژناولین   دخالت  دهنده  نشان  که  است   گزارشی 

GLP ( اسOsGLP1برنج  شوری  تنش  در  ت.  ( 
ژن   لاین  OsGLP1خاموشی  ترانسژدر  نیک  های 

بیولوژیکی برنج،   تنش   OsGLP1  اهمیت    تحت 
NaCl  ژنوتیپ پروتئوم  بررسی  در  داد.  نشان  های  را 

شوری   تنش  تحت  نمک  به  حساس  و  متحمل 
توسططولانی همکاران   Fatehi  مدت  (،  2012)  و 
تنش شوری   GLP افزایش تحت  ژنوتیپ  دو  هر  در 

ها   GLPد مذکور بر این است کهمشاهده شد و اعتقا 
زنده و غیرزنده  در طی جنین زایی و در شرایط تنش 
 نقش دارند.  

لکه  شناسایی از  پروتئینی  دیگر،  های  واحد  شده  زیر 
پروتئازوم  می EC:3.4.25.1)   1بتا  پروتئازوم  (  باشد. 

به  وابسته  پروتئولیتیک  فعالیت  است.   ATP دارای 

 
1. Proteasome subunit beta 

ای متشکل  ستوانه به صورت یک دسته ا   S20پروتئازوم  
با دو حلقه داخلی از واحدهای  از چهار حلقه هپتامریک  

واحد    bنوع  ی فرع  زیر  از  بیرونی  حلقه  دو     aنوع  و 
 ( است  یافته  روتئازوم  پ (.  Pena et al., 2007سازمان 

در   2ای های سیتوهسته روتئین نقشی اساسی در تخریب پ 
تنش  دارد  طی  گیاهان  در  غیرزنده  و  زنده  های 

 (Kovács et al., 2017 تأثیر تحت  توسعه،   (.    محیطِ 
ف  در  می تغییرات  اتفاق  پروتئازوم  برای  راوانی  که  افتد 

است   حیاتی  نامساعد  شرایط  در  گیاهان  بقای  و  رشد 
 (Kurepa et al., 2009; Sarafat Ali and Baek, 

ممکن  سلول (.  2020 گیاهی  مکانیسم های  های  است 
ند و  ش توسعه ده را تحت تن   3تری مولکولی تکامل یافته 

پروتئاز  فعالیت  است  به    S26وم  ممکن  پاسخ  در  را 
فعالیت   کاهش  دهند.  تغییر  محیطی  شرایط  تغییرات 

زیان   S26پروتئازوم   گیاهان  بقای  است  برای  آور 
 (Sarafat Ali and Baek, 2020 .) واسطه  ه پروتئولیز ب

در    4کیوتین یوبی   / S26ی  ها پروتئین  مهمی  بروز  نقش 
سلول پاسخ  جم های  از  متعدد  غیرزنده  ی  تنش  تحمل  له 

 (Lyzenga and Stone, 2012  سیگنالینگ هورمون ،)
 (Zhang et al., 2005 ( مورفوژنز   ،)Yang et al., 

( و  Luo et al., 2010)  ها پاتوژن در برابر (، دفاع 2005
 ( تغییر کروماتین   ,Weake and Workmanتبدیل/ 

2008 ( دارد   )Kang et al., 2017 .)   ا صلی  عملکرد 
، تکثیر و  لیسم سلول با متابو   ریبوزوم و   5با بیوژنز هستک  

 ( است  مرتبط  تنش  به   ;Lam et al., 2005پاسخ 

Saez-Vasquez and Medina, 2008; Boulon 

et al., 2010; Pederson and Powell, 2015; .  
Montacié et al., 2017 .)    )فعل و انفعال )اثر متقابل

فعالیت  بین  پروتئ عملکردی  نو های  و  با   6کلئولار ازوم   ،
در  هستک  نقش   هماهنگی  با  متعدد    مسیرهای 

 
2. Cytonuclear 

3. Elaborate 

4. Ubiquitin 
5. Biogenesis 

6. Nucleolar 
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دارد  تعیین  مطابقت  تنش  حسگر  عنوان  به  آن  کننده 
 (Boulon et al., 2010; Tsai and Pederson, 

2014; Pederson and Powell, 2015; 

Montacié et al., 2017 .)   اخیر بررسی  زیر    در  بیان 
ذرت در نمونه   S46اس لاین حس ، در واحد بتا پروتئازوم 

 تیمار )تنش ی  در مقایسه با نمونه   شاهد )شرایط نرمال( 

متر دسی   8شوری   بر  به  زیمنس    1/ 5±0/ 22میزان  ( 
تنش   تحت  آن  بیان  حقیقت  در  داد؛  نشان  افزایش 

لاین متحمل   شوری کاهش نشان داد، در حالی که در 
R10    تغییری در فعالیت پروتئین دیده نشد. اختلال در

پاسخ S26پروتئازوم    عملکرد  در  گیاهان  توانایی  گویی  ، 
زای محیطی را  حمل به عوامل تنش مؤثر و کارآمد و ت 

می  ) کاهش  (.  Sarafat Ali and Baek, 2020دهد 
پروتئازوم   عملکرد  رشد  S26فقدان  کاهش  به  منجر   ،

 Kurepa et al., 2008; Sarafat Aliشود ) ریشه می 

and Baek, 2020 تحلیل و  تجزیه  در  های  سیستم   (. 
برگ ذرت تحت    1وتئازوم پر   -کویتین یوبی  پروتئولیتیک 

افزایش   پروتئازوم  فعالیت  مهار  با  تنش کادمیوم، همراه 
پروتئین  تجمع  در  یوبی کمی  به  متصل  کویتین  های 

 ( )   25مشاهده شد   به شاهد(  نسبت   Pena etدرصد 

al., 2007  غلظت که  کردند  بیان  مذکور  محققین   .)
کادمیوم   پروتئازوم  بالاتر  فعالیت  کاهش  با    S20باعث 

کویتین شده  کسید و یوبی های ا وتئین همزمان پر   تجمع 
گردد که این امر در نهایت منجر به توقف مسیرهای  می 

تنش   به  گیاه  حساسیت  افزایش  و  گیاه  در  متابولیکی 
   شود. می 

هایی هستند که  از پروتئین   2ریبوزومال   40Sپروتئین  
پروتئین  ریبوزوم جز  ری های  هستند.  های  بوزوم ی 

  S60با زیر واحد    S80ریب رسوب  یوکاریوتی دارای ض 
دارای   واحد   rRNA  S25  ،S8 /5  ،S5بزرگ  زیر  و 

-Ben) هستند   rRNA  S18از    متشکل  S40کوچک  

Shem et al., 2010; Moin et al., 2016  .)

 
1. Ubiquitin-proteasome 

2. 40S ribosomal protein 

ریبوزومی پروتئین  در   ( RP)   3های  خود  نقش  دلیل  به 
ک  ثبات  حفظ  و  پروتئین  که    مپلکس سنتز  ریبوزومی 

ک و بزرگ هستند، مورد توجه  شامل زیر واحدهای کوچ 
 ( ها  ریبوزوم (.  Moin et al., 2016هستند 
درجه(    300-200های ریبو نوکلئوپروتئین ریز ) کمپلکس 

اندازه   با  فرعی  واحد  دو  با  معمول  طور  به  که  هستند 
درصد    30-25ها حضور دارند و  نابرابر در تمام ارگانیسم 

تو  سل از  می ده  تشکیل  را  ) ول   ,.Alberts et alدهند 

2002; Moin et al., 2016  به ریبوزوم،  (. کمپلکس 
با هدایت  را  پروتئین   mRNA عنوان یک کل، سنتز 

ها علاوه بر  RP(.  Moin et al., 2016دهد ) انجام می 
ایجاد  نقش  در  و  شان  ریبوزومی  کمپلکس  در  ثبات 
پلی فراهم  سنتز  دارای  سازی  خارج  لک عم پپتید،  ردهای 

د  درگیری  قبیل  از  تنش ریبوزومی  به  پاسخ  های  ر 
 ( هستند  نیز   ,Warner and McIntoshمحیطی 

2009; Sormani et al., 2011; Moin et al., 

ژن   (. 2016 بیان  طیف   RPL های افزایش  تحت 
تنش گسترده  تیمارهای  از  و  ای  زنده  شرایط  جمله  از  زا 

های مربوطه  ئین وت پر ها و  دهد که ژن غیرزنده نشان می 
بالقوه  ب   اهداف  دستک مناسب  به  رای  نیل  جهت  اری 

مرتبط   غلات  سایر  همچنین  و  برنج  در  تنش  تحمل 
 ( بیان  Moin et al., 2016باشند  اخیر  مطالعه  در   .)

متحمل    40Sپروتئین   ذرت  برگ لاین  در  ریبوزومال، 
R10 زیمنس بر متر(  دسی   8شوری  )  ، در پاسخ به تنش

به طور قابل توجهی به   شرایط نرمال( )   نسبت به شاهد 
برابر افزایش نشان داد در حالی که    2/ 72± 0/ 13ن  میزا 

حساس   لاین  تغییر  S46 در  پروتئین  این  بیان 
  راستا با نتایج مطالعه حاضر داری نداشته است. هم معنی 
همکاران    Fatehi  مطالعه در   بررسی  در  (  2012) و 

)جو وحشی( تحت   Hordeum spontaneumپروتئوم  
بیس فسفات   5و 1های ریبولوز پروتئین  نیز  ی تنش شور 

 ( اکسیژناز  پروتئین Rubiscoکربوکسیلاز/  های  (، 
سوپراکسید  Ribosomal proteins) می  ریبوزو  و   )

 
3. Ribosomal proteins (RPs) 
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 ( گردید SODدسموتاز  شناسایی  و     Moinنتایج   . ند ( 
 ( می 2016همکاران  نشان  ژن (  خانواده  که   های دهد 

RPL    (Ribosomal protein large  منبع  )
برای دستکاری جهت نیل به تحمل تنش در  ارزشمندی 

  بیش   با   است   ممکن   که برنج و سایر محصولات است  
  یی ها ژن   حامل ؛  مستقل   ختة ی ترار   اهان ی گ   توسعه   و   بیان 
  حاصل   شوند، ی م   م ی تنظ   توجه   قابل   طور   به فوری و  که  

 . شود 
کل   به  4C اهان یگ  در   ی فتوسنتز  یوربهره   ی طور 
  است  3C ن اهایگ  از  شتریب  برابر  2  تا   5/1حدود  

(Doubnerová and Ryslava, 2011 برخ از    ی (. 
  که   ی کیمتابول  ی رهایمس   و  ی شناختستیز   ی ندهایفرآ
  ا ی هستند، لی دخ آن  تحمل  و  ی تنش شور  به   پاسخ  در 
  در  ، گیرندقرار می  یشور  تنش   ر یتأث  تحت   که  یی هاآن 

 ,.Ngara et al)  اندشده  یی شناسا   ژن   ان یب  مطالعات 

  ک ی  در  یشور   تنش   جاد ی ا  و  شروع   یط   در(.  2012
شامل    یندهایفرا  تمام  اه،یگ   سنتز   فتوسنتز،اصلی 

تولید    دیپیل  سمیمتابول  ،ن یپروتئ   ر یتأث  حتت  یانرژو 
  ده ی چیپ  فرآیند   کی  یشور   تنش   تحمل  . ردیگی م  قرار
  اه یگ  سطح  کل   تا   ی سلول  سطح   از  که  است  اهانیگ  در
ی  هان یپروتئ(.  Chen et al., 2019)  دهدی م  رخ

شد که  آن   تنش  تحت   هشناسایی  هستند    در هایی 
  سم، یمتابول  انتقال،  ،ینور   تنفس   فتوسنتز،  های ندیفرآ

  ی ونی   یهاکانال  کنترل  و،ی داتیاکس  تنش  برابر  در  دفاع
 Joseph and)  رنددا   نقش  ها نی پروتئ  یتاشدگ   و

Jini, 2010; Khalili et al., 2018 .)    براساس
قرار گرفتن کوتا2009)   کارانو هم  Zörbمطالعه   ه ( 

مدت در معرض تنش شوری بر روی الگوی پروتئینی  
تاثیر می  مقدار  کلروپلاست ذرت  به طوری که  گذارد 

پاسخ  12کمّی   کلروپلاستی  تنش  پروتئین  به  دهنده 
گیاها  با  مقایسه  در  و  شوری  افزایش  نشده  تیمار  ن 

کمیّ   یافت.  8مقدار  کاهش  و    Farhadiپروتئین 
و رقم گندم نان  ( با تجزیه پروتئوم د2011ان ) همکار

پروتئین  شوری،  تنش  شناسایی  تحت  مختلفی  های 

لکه  ایشان  مطالعه  در  رقم  نمودند.  در  پروتئینی  های 
رقم   در  و  بیان  افزایش  شاهد  با  مقایسه  در  مقاوم 

ثر موارد کاهش بیان داشتند. در تجزیه  حساس در اک
ت  گندم  حساس  و  متحمل  ارقام  تنش  پروتئوم  حت 

  5(، تعداد 2018)  Khaliliو  Naghaviشوری توسط
تنش   تحت  و حساس  متحمل  رقم  در  پروتئینی  لکه 

داری نشان دادند. همچنین در  شوری تغییر بیان معنی
پر ایشان  شده،  وتئین بررسی  شناسایی  مشترک  های 

گروهعمدت از  دفاع  اً  شامل  عملکردی  های 
براساس مطالعه    اکسیدانتی و چرخه کالوین بودند.آنتی 

Feng   های بیان شده در  ( پروتئین2017)  و همکاران
سیترات   چرخه  و  کربن  متابولیسم  فتوسنتز،  در  ذرت، 

بودند.   در  (  2018)  و همکاران    Sunدر مطالعه دخیل 

متفاوت   پروتئین  1374و    681مجموع   شده  به    1بیان 
که   شدند  شناسایی  ذرت  ریشه  و  برگ  در  ترتیب 

متابولیس در  تنش  عمدتاً  به  پاسخ  و  یون  انتقال  م، 
و    را در برگ  DEPs  69نین ایشان دخیل بودند. همچ

116 DEPs شناسایی کردند.   را در ریشه 
 
 گیری كلی نتیجه

رشد،   که  است  زنده  غیر  اصلی  تنش  یک  شوری 
محدود  بهره را  گیاهان  جغرافیایی  توزیع  و  وری 
با  می فناوری  پروتئومیکس یک  در حال حاضر،  کند. 
تحقیقات  توا در  بالا  عملیاتی  که  بین  است  ولوژیکی 
بیولوژیکی  می عملکردهای  کردن  روشن  برای  تواند 

می پروتئومیکس  شود.  قابل  استفاده  طور  به  تواند 
مکانیسم از  ما  درک  به  فیزیولوژیکی  توجهی  های 

کمک   تنش  تحمل  جهت  در  گیاه  توسط  شده  اتخاذ 
  لاین   دو   در   برگ   پروتئوم  تغییرات کند. در این مطالعه  

  بررسی   شوری   تنش  به  وت متفا  واکنش  با   ذرت 
لکه   گردید. بین  در  از  شده  شناسایی  پروتئینی  های 

متحمل   شوری،    R10لاین  تنش  لکه    5تحت 

 
1. Different Expressed Proteins (DEPs) 
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داشته بیان  پروتئین افزایش  با  مرتبط  که  های  اند 
بتا   واحد  دیکیناز،  ارتوفسفات    ، سینتاز  ATPپیرووات 

Germin-like proteinباندش پروتئین  به  ،  ونده 
تری bو    aکلروفیل   ایزومراز  وز ،  پروتئین  و    فسفات 

S40  صورتی می  ریبوزومال در  لاین  باشند.  در  که 
لکه  S46حساس   بین  از  شوری،  تنش  های  تحت 

شده،   شناسایی  نشان    2پروتئینی  بیان  کاهش  لکه 
به   شونده  باند  پروتئین  با  مرتبط  ترتیب  به  که  دادند 

بیس    bو    aکلروفیل   ریبولوز  کربوکسیلاز  و  فسفات 
در شرایط    S46مچنین در لاین حساس  باشند. همی

لکه بین  از  )نرمال(،  شناسایی  شاهد  پروتئینی  های 
لکه یک  فقط  ب   شده،  با  یافزایش  که  داد  نشان  ان 

باند کلروفیل  پروتئین  به  پروتئازوم    bو    aشونده  و 
بتازیر نتایج حاصل  مرتبط می  1واحد  بر اساس  باشند. 

بیان ژن    در سطح مورفولوژیکی و تغییرات از مطالعات 
توان بیان داشت که لاین متحمل  و پروتئومیکس، می

R10   شوری  پذیری  تحمل تنش  شرایط  در  بهتری 
پروت شناسایی ئیندارد.  و  های  مطالعه  این  در  شده 

اطلاعات   مرتبط،  احتمالی  بیوشیمیایی  مسیرهای 
(  R10 and S46های ذرت )جدیدی را در پاسخ لاین

می   به ارائه  شوری  بررسی  در   دهند.تنش  این 
پاسخ پروتئین  از  های  بخشی  شوری،  تنش  به  دهنده 

تحقیق  باشند که نیازمند به  کل پروتئوم گیاه ذرت می
 باشد. و بررسی بیشتر می
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