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پروتئوميکس، شود. ( يکی از غلات بسيار مهم در جهان محسوب می.Zea mays Lگياه ذرت )

وسيله ژن های يک سلول در يک اندام يا بافت ويژه، در هپتيدهای بيان شده بمطالعه کامل پلی پ

يک مرحله خاص از نمو و تحت شرايط رشدی خاص است. در اين تحقيق از پروتئوميکس جهت 

 SC01و نتاج  (TS01) و (MS02) های دو لاين اينبرد ذرتمطالعه تغييرات الگوی پروتئينی برگ

 اهيگ یمرحله در هایبردارنمونه ،ینيپروتئ یالگوها راتييتغ یرسبر یاستفاده شده است. برا

لاين های مرتبط با . برای مطالعه و شناسايی پروتئينشد انجام یافشانگرده اتمام از پس و کامل

استون از برگ -TCA، پروتئين کل براساس روش SC01و نتاج  (TS01) و (MS02)اينبرد ذرت 

استخراج و با روش الکتروفورز دو بعدی افشانی ل بعد از گردهگياه کامدر مرحله  گياه ذرت

و نقطه  ی، جرم مولکولImageMaster 2D Platinum 6.0 افزارجداسازی شدند. در نرم

 استفاده یجرم سنجفيط از ها،نيپروتئ قيدق يیشناسا یبرا سپس و شد نييتع لکه هر کيزوالکتريا

و  TS01پروتئين شناسايی شده در  258و   SC01در پروتئين شناسايی شده 539از مجموع  .دش

پروتئين تغييرات معنی داری نشان دادند که از اين  MS02، 33پروتئين شناسايی شده در  157

لکه نيز افزايش بيان نشان دادند. اکثر  22ها کاهش و مقدار آن  SC01لکه در نتاج 11تعداد 

 SC01و نتاج  (TS01) و (MS02)اينبرد ذرت های دو لاين برگهای شناسايی شده در پروتئين

های کانالی و درصد(، پروتئين 21های فتوسنتزی )پروتئين درصد(، 33های دفاعی )پروتئين

درصد(،  12های هتروزيس )درصد(، نقش داشتند و کمترين تغييرات در پروتئين 21رسان )پيام

درصد(  3های ساختاری و جايگزينی )ندرصد(، پروتئي 9های متابوليسم و توليد انرژی )پروتئين

 دو یهابرگ ینيپروتئ یالگو هيتجز و کسيپروتئوم کيتکن از استفاده با پژوهش نياديده شد. 

 یهانياز پروتئ یا، توانست مجموعهSC01 یديبريو نتاج ه (TS01) و (MS02)ذرت نبرديا نيلا

 با هانيپروتئ نيا. کند يیشناسا را یرساناميپ و فتوسنتز، ،یدفاع یندهايفرآ در ريدرگ یديکل

 به نسبت آن یداريدر عملکرد و پا یقابل توجه ی، بهبودهاSC01 ديبريه در انيب کاهش و شيافزا

 ديتول و یکيژنت یهایژگيو بهبود یبرا یعلم یمبنا توانندیم جينتا نيا. اندکرده جاديا نيوالد

 .باشند زایماريب و یطيمح طيشرا به ترمقاوم ديبريه ارقام
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ارزش است که تنوع، با ( یکی از گیاهان .Zea mays Lذرت )

ترین سازگاری بالا و ارزش غذایی فراوان، آن را در ردیف مهم

این (. et al. 2018 Saberi) گیاهان زراعی جهان قرار داده است

محصول با توجه به دوره رویشی کوتاه، تولید بالای ماده خشک و 

ترین محصول زراعی  نسبت به دیگر محصولات، مهمعملکرد بالا

 Rezai Sohkt Abandani et) از گندم و برنج در کشور است بعد

al. 2018). قدرت سازگاری با شرایط اقلیمی  دلیلذرت به

جهت جزو  گوناگون، بسیار زود در تمام دنیا گسترش یافت. بدین

یمه گرمسیری محصولات مناطق معتدله، معتدله گرم، ن ترینعمده

(. Noormohammadi et al. 2001) رودو مرطوب به شمار می

از تیره غلات، گیاهی یک ساله  Zea maysذرت با نام علمی 

(Movahhedi Dehnavi 2003 تک لپه و ساقه بلند است که ،)

شود و در سطح جهانی نیز منظور تولید دانه زراعت میاغلب به

نسان و حیوان به شمار ای مهم در تغذیه ایک محصول غله

رود. ذرت بعد از گندم از لحاظ سطح زیر کشت مقام دوم را می

 (.FAO 2020) ستادر بین غلات به خود اختصاص داده

استفاده گسترده از هیبریدهای ذرت همراه با بهبود عملیات زراعی 

برابر  3به  1930دهه از سال  5توانسته است عملکرد ذرت را طی 

در مورد هیچ محصول زراعی چنین اتفاقی رخ افزایش دهد که 

ای در نداده است. روند سریع افزایش سطح زیر کشت ذرت دانه

کشور ضرورتاً باعث افزایش سطح و میزان تولید بذر هیبرید شد 

تن در  12000به  1372تن در سال  2000طوریکه تولید بذر از هب

طق تولید عمده منا (.Ahmadi et al. 2007) دشبالغ  1401سال 

 باشدبذر هیبرید ذرت کشور ایران منطقه مغان می

(Khodabandeh 2003.) هیبرید  صورت برتری یکبه هتروزیس

تواند هیبرید می شود. یکمی تعریف والدینش بر روی میانگین

 مضاعف تلاقی یا یک جانبه سه تلاقی ساده، یک دو رگه یک

 ( بهShull 1908نظر ) تات طبقدر اصلاح نبا باشد. هتروزیس

 رشد، مقاومت قدرت، اندازه، میوه، سرعت مفهوم تفسیر افزایش

موجودات،  توسط های محیطیها و آفات یا ناهنجاریبیماری به

 بین عدم شباهت علتها بهبا اینبردهای آن هیبرید در مقایسه

 است 1Fدر  سباشد. حداکثر هتروزیمی های والدینیاتحاد گامت

هر  نیاز دارند که یابد. لذا زارعینمی درصد کاهش 2F ،50و در 

 روش اصلاحی جدید خریداری کنند. بهترین سال بذر هیبرید

، تولید ارقام هیبرید عملکرد ذرت در واحد سطح افزایش جهت

خاطر از طرف دیگر به(. Hallauer and Miranda 1988) است

 توان با استفاده از سیستممی آبی و منابع عیزرا کمبود زمین

را برد و برای  زراعی در سال، حداکثر استفاده از زمین چندکشتی

غلات  هیبریدهای زودرس را بعد از برداشت منظور بایستی این

، کمبود عملکرد تراکم با افزایش نمود و ثانیاً آنکه کشت

 Poehlman) را جبران کرددیررس  به هیبریدهای زودرس نسبت

1986.)  

طور مستقیم مسئول هایی هستند که بهها ماکرومولکولپروتئین

بسیاری از فرآیندهای بیولوژیکی در یک سلول زنده هستند، در 

طور مستقیم تحت تاثیر تغییرات پس حالی که عملکرد پروتئین به

لعات ها را از طریق مطاتوان آننمی دارند و ای قراراز ترجمه

ژنومی شناسایی نمود، بنابراین، انجام مطالعات پروتئومیکس برای 

تبیین حضور و نقش پروتئین در شرایط خاص محیط زیست لازم 

ها در با توجه به اینکه بیان پروتئین. (Cvjetko et al. 2014است )

های مختلف طول نمو، تحت شرایط محیطی مختلف و در بافت

ها بهترین توصیف آنجا که پروتئین باشد، همچنین ازمتغیر می

 Gucciardoها در سطح مولکولی هستند )برای عمل تک تک ژن

et al. 2007ای ها نیز از اهمیت ویژه(، مطالعه الگوی بیان پروتین

هایی چون ژل برخوردار است. امروزه با گسترش تکنیک

ها در سطح الکتروفورز دو بُعدی امکان آنالیز الگوی بیان ژن

 است پروتئومیکس دانشی حقیقت در و است دهش وتئین میسرپر

 سلول، توسط شده بیان هایکل ژن بیان الگوی بررسی امکان که

 فراهم را ویژه محیطی تحت شرایط خاص اندامک یا بافت

اطلاعات حاصل از ژنوم به تنهایی بیانگر عملکرد ژن در  کند.می

ی و شیمیایی که یک مرحله خاص از زندگی گیاه و وقایع بیولوژ

دهد، نیست. علاوه بر ژنومیکس حتی در هر مرحله رخ می

اطلاعات حاصل از ترانسکریپتوم و متابولوم هم هیچکدام به 

 ها دربیان ژن الگوی تنهایی درک کاملی ایجاد نمی کنند. آنالیز

های حاصل از پروتئین علاوه بر این که تکمیل کننده داده سطح

های باشد مزیتمیکس و متابولومیکس میژنومیکس، ترانسکریپتو

طور هها، بعنوان اجزا کلیدی بای نیز دارد، زیرا پروتئینویژه

که ژنوم دارای مستقیم مسئول اعمال سلولی هستند در حالی

  مقدمه
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اطلاعات کدکننده است که برای رشد و نمو موجود زنده کفایت 

ئین اغلب علاوه بر این مقدار پروت(. Nasiri et al. 2013) کندمی

بینی نیست تولید شده در سلول قابل پیش mRNAاز روی میزان 

دهد ها رخ میای که در ساختار پروتئینو تغییرات پس از ترجمه

ها باشد، لذا مطالعه پروتئینبرای کنش بیولوژی آن ضروری می

های خاص یا در پاسخ به شان در بافتبرای بررسی فعالیت

 Riccardi et) ای برخوردار استقوهشرایط محیطی از اهمیت بال

al. 1998 .)کسیکه پروتئوم دهدیشده نشان مانجام قاتیتحق 

 یدهایبریدر ه ینیپروتئ راتییتغ یبررس یمؤثر برا یعنوان ابزاربه

 مثال، ی. براردیگیمورد استفاده قرار م اهانیگ ریذرت و سا

(2023)Li et al.  ما در ژن در پاسخ به تنش گر انیب یالگوها

 یمعنادار یهاکردند و تفاوت یذرت را بررس نبردیا نیلا نیچند

 ن،یکردند. همچن ییپاسخ به گرما شناسا یهاژن انیدر ب

(2023)Nduwumuremyi et al.  کیپتومیترنسکر لیتحل 

 و دادند انجام را یخشک تنش طیشرا تحت ذرت یدهایبریه

 Zhou(2024) کردند ییشناسا را تنش به پاسخ در یدیکل یهاژن

et al.  به ذرت مختلف یهانیلا یپتونیترنسکر یهاپاسخ 

 با مرتبط ژن انیب راتییتغ و کردند یبررس را تروژنین یدسترس

 از .Liu et al (2023) کردند برجسته را تروژنین از استفاده ییکارا

RNA-seq  نیوالد و ذرت یدهایبریه در ژن انیب سهیمقا یبرا 

 و کردند استفاده ییوهواآب مختلف طیشرا تحت هاآن نبردیا

 .Chen et alن،یهمچن. کردند ییشناسا را متفاوت انیب یالگوها

 و ذرت نبردیا یهانیلا در دفاع با مرتبط یهاژن انیب( 2024)

 کردند یبررس را یقارچ یهاپاتوژن با مواجهه در هاآن یدهایبریه

 هایماریب برابر در مقاومت یکیژنت هیپا مورد در ییهانشیب به و

 .افتندی دست

 راتییتغ یابیارز هدف با حاضر پژوهش نه،یشیپ نیبا توجه به ا

 یهانیلا با سهیدر مقا SC01 نتاج سیهتروز یهانیپروتئ لیپروفا

 یدیجد نشیب تواندیم مطالعه نیا. شد خواهد انجام ذرت نیوالد

 فراهم ذرت صفات بهبود در آن یکاربردها و سیهتروز نهیزم در

 نباتات اصلاح در کسیپروتئوم ریتأث از یبهتر درک به و کند

 .دینما کمک

 
 

  گیاهی مواد

از گروه  (MS02) یمادر والد شاملمواد گیاهی مورد ارزیابی 

 یهانیاز لا رسریاز گروه د (TS01) یوالد پدر رس،متوسط 

 از ذرت SC01 نتاج دیتول یسال بودند که برا 6 یانتخاب شده ط

 لیاستان اردب یعیو منابع طب یو آموزش کشاورز قاتیمرکز تحق

 1402. خصوصیات زراعی ابتدا در سال زراعی شد هیته)مغان( 

های در ایستگاه تحقیقات کشاورزی مغان در قالب طرح پایه بلوک

 75کامل تصادفی با چهار تکرار در سه ردیف )فاصله بین ردیف 

با  6/5متر به طول سانتی 18ین بوته در متر و فاصله بسانتی

 بوته در هکتار( کاشت شد. 74000رعایت تراکم 

  :استخراج پروتئین

 های آزمایشگاهی در مرکز تحقیقات بیولوژی پزشکیتمام بررسی

. استخراج پروتئین با استفاده از روش دمروال شد انجام کرمانشاه

 Mostafaie) گرفت و روش مصطفایی با کمی تغییرات انجام

2003; Damerval et al. 1989.) منظور رسوب پروتئین و به

برابر حجم مایع رویی محلول  10شستشو روی هر تیوپ حدود 

گرم،  10درصد )تری کلرواستیک اسید  10رسوب پروتئین سرد 

لیتر( اضافه و میلی 100مولار و استون تا میلی 20دی تیوترتیول 

گراد درجه سانتی -20د و یک ساعت در فریزر ش ورتکس

 20به مدت  C°4ها از فریزر خارج و در دمای شد. نمونه گذاشته

شد، سپس  دور در دقیقه سانتریفوژ 13500دقیقه با سرعت 

شد. سپس  ها را به روی یخ منتقل و مایع رویی دور ریختهنمونه

مایکرولیتر محلول شستشوی )دی تیوترتیول  2000به هر تیوپ 

اضافه و با  -C°20لیتر( سرد میلی 100استون تا لیتر و میلی 20

به  -C°20د. تیوپ ها در دمای ش پستل رسوب ته ویال قطعه قطعه

به  C°4شد. سپس تیوپ ها را در دمای  دقیقه قرار داده 20مدت 

د. شدور در دقیقه سانترفیوژ  13500دقیقه با سرعت  20مدت 

تن آخرین مایع د. پس از دور ریخش مرحله شستشو پنج بار تکرار

شد تا رسوب  دقیقه در دمای محیط گذاشته 20ها رویی، تیوپ

گرم میلی 20جهت محلول کردن پروتئین به ازای هر  .دخشک ش

مولار،  Urea 8میکرولیتر بافر لایز دو بعدی ) 200-300رسوب، 

Tiurea 2  ،مولارCHAPS 4  ،درصدTris 35 مولار، میلیDTT 

 pmsfمیکرولیتر  2-3( و %2حداکثر  IPG Bufferمولار، میلی 80

  هاواد و روشم
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ساعت در  1د، سپس رسوب در آن خوب حل شده و شاضافه 

ها در دمای محیط به دمای محیط روی شیکر قرار داده شد. تیوپ

شد.  دور در دقیقه سانترفیوژ 13500دقیقه و با سرعت  20مدت 

 50د )حدود ش ن غلظت جدایاز مایع رویی مقدار کمی برای تعی

های نمونه در پروتئین گیری میزان غلظتاندازه برایلیتر(. میکرو

شد و  استفاده (Bradford 1979) برادفورد این آزمایش از روش

 د. ش نانومتر قرائت 595ها در طول موج میزان جذب نمونه

 الکتروفورز دو بعدی

 (IPG Strip) منظور انجام الکتروفورز، از ژل نواریدر بعد اول به

 Bio Radشد از شرکت  خطی تهیه pH=3-10تری با مسانتی 13

های نواری با محلول کامل ژل رهیدراسیوناستفاده شد. 

سپس بعد اول با دستگاه  انجام گرفت. شب طول در رهیدراسیون

IPG phor3  شد. برای  گراد انجامدرجه سانتی 20و در دمای

است  (52KVh) هزار ولت ساعت 52بارگذاری کردن ژل نیاز به 

انجامید.  طولهساعت ب 75mA، 10:30این مرحله با شدت جریان 

دقیقه در محلول  30های ژل به مدت پس از اتمام بعد اول نوار

 Urea 7مولار، یلیم Tris-HCL pH= 30 5/7متعادل سازی اول )

درصد، برموفنل بلو چند  SDS 2 ،درصد Glycerol 30مولار، 

 کاملاً را اول شد. محلول متعادل سازی DTT  1% ( حاویستالیکر

و نوارها را با آب مقطر دو بار تقطیر شسته و شد  ریخته دور

مولار، یلیم Tris-HCL pH= 30  5/7نوارها را در محلول دوم )

Urea 7  ،مولارGlycerol 30  ،درصدSDS 2  درصد، برموفنل بلو

 باشد قرار دادهمی idoacetamide 5%که حاوی  (ستالیچند کر

سپس  شد. داده دستگاه شیکر قرار روی دقیقه 30مدت  به وشد 

 11با غلظت  (Mostafaie 2003) میدکریلاآنوار بر روی ژل 

دستگاه الکتروفورز با برنامه مورد نظر شد.  درصد قرار گرفته

تا  1که رنگ برموفنل بلو به گردید، ران نمودن ژل تا زمانی روشن

پس از اتمام الکتروفورز،  یافت. رسد ادامهبمتری انتهای ژل میلی 2

 انجام (Blum et al. 1987) آمیزی طبق پروتوکل بلوممراحل رنگ

 40میلی لیتر محلول رنگ بر شامل  200شد، سپس بر روی ژل 

 140میلی لیتر اسیداستیک گلاسیال و  20لیتر متانول، میلی

که زمینه ژل کاملاً شد. اینکار تا زمانی لیتر آب مقطر ریختهمیلی

 د. شاف و باندهای پروتئینی نمایان شد انجام شف

 شناسایی پروتئین 

نقطه  300ها در وضوح تصویر بری ژلپس از پایان مرحله رنگ

ساخت شرکت  GS-800در اینچ با استفاده از دستگاه اسکنر مدل 

Bio-Rad  ،افزار با نرمها تصاویر آناسکن شدند. سپس

ImageMaster 2D Platinum 6.0   شده توسطتولیدGE 

Healthcare،  ،شناسایی لکه، تعیین مقدار پروتئین و آنالیز شده

همراه ها بهو ژلها با استفاده از این نرم افزار انجام شده جفت لکه

تکرارها توسط  نیمشترک ب یهالکه و شدی ها بررستکرار آن

های پروتئینی در وزن مولکولی لکه .شد افزار برچسب زدهنرم

زمان مارکرهای پروتئینی استاندارد نجام الکتروفورز همها با اژل

تخمین زده شد. نقطه ایزوالکتریک با محل قرار گرفتن لکه 

خطی  pH 3-10متری با محدوده سانتی 13پروتئینی بر روی نوار 

 نقطه و یمولکول جرم نییها و تعپس از اسکن ژل .مشخص شد

 ImageMaster 2D Platinum افزارنرم با لکه هر کیزوالکتریا

استفاده  هانیپروتئ قیدق ییشناسا یبرا یجرم سنجفی، از ط6.0

 و جدا یبعددو ژل یهالکه از شدهانتخاب ینیشد. قطعات پروتئ

 ییشناسا امکان روش نیا. شدند آماده یجرم یسنجفیط یبرا

 و یجرم یهافیط یالگو اساس بر را شدهمشخص یهانیپروتئ

 .کرد فراهم ینیپروتئ داده یهاگاهیپا با سهیمقا

 

 بررسی الگوی پروتئینی

 Image Master 6.0افزار ها با نرمها، تصاویر آنبعد از اسکن ژل

های در برگهای الگوی پروتئینی مورد آنالیز قرار گرفتند و تفاوت

 SC01 نتاج و همچنین (TS01( و )MS02) دو لاین اینبرد ذرت

جرم  Image Master 6.0افزار گرفتند. در نرم بررسی قرار مورد

مولکولی و نقطه ایزوالکتریک برای هر لکه تعیین شد. سپس طیف 

منظور بررسی تغییرات کمی ها انجام شد، بهلکه 1سنجی جرمی

عنوان یک مقدار ها، از مقدار درصد حجمی هر لکه بهبیان پروتئین

 SASافزار نرم نرمال شده استفاده شد. دادهای حاصل سپس با

مورد تجزیه آماری قرار گرفتند. برای تعیین تغییرات بین درصد 

( و MS02)های دو لاین اینبرد ذرت در برگها حجمی لکه

(TS01 )نتاج و SC01 از آزمونF  استفاده  %5در سطح اطمینان

                                                           
1 Mass Spectrometry 

  نتایج و بحث
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و با سه تکرار لاین اینبرد ذرت هر در این مطالعه  .شده است

 .دشبررسی ژل  9مجموعاً 

 دچار تغییر بیان شدند MS02 هایی که فقط در رقم لکه

لکه  16  پروتئین شناسایی شده 157نتایج نشان داد که از مجموع 

که از این تعداد تغییرات معنی دار نشان دادند  MS02فقط در رقم 

لکه نیز افزایش بیان  8ها کاهش و مقدار آنMS02 رقم لکه در  8

 عملکردی هایگروه ها درروتئینپس از شناسایی، پنشان داد. 

 درصد(، 25) متابولیسم و تولید انرژی در درگیر هایپروتئین شامل

 در دخیل هایدرصد(، پروتئین 7رسان )پیام و کانالی هایپروتئین

کننده تنظیم هایو پروتئین درصد( 25ها )پروتئین سایر ساختار

 (.1-4. )جدول درصد( تقسیم شدند 43) رونویسی

 

   
 SC01 و نتاج  TS01و MS02 در دو لاین اینبرد ذرت  دار شده دارای روندهای معنیمکان لکه -1-4شکل 

 
 تغییرات با روند مشخصی نشان دادند Ms02 های که فقط در رقمپروتئین -1-4جدول 

 

Function 

 
 

 

3MS02 

Changes 

 

2MS02  

Average 

 

1MS02   

aAc. No Proten Name Spot  

transcriptional 

regulator 
0.059 0.089 0.320 Q01593 

 

B3 domain-containing transcription 

factor ABI3 

M1  

Metabolism and 

energy production 
0.153 0.171 0.337 Q9SU38 Adenine phosphoribosyltransferase 4 M2  

Metabolism and 
energy production 

0.074 0.067 0.066 P42747 Ubiquitin-conjugating enzyme E2 14 M3  

transcriptional 

regulator 
0.066 0.091 0.092 F4JN35 Protein NTM1-like 9 M4  

Structural protein 0.386 0.260 0.230 O23240 D-2-hydroxyglutarate dehydrogenase, 

mitochondrial 

M5  

transcriptional 
regulator 

0.132 0.399 0.917 O65312 Histone-lysine N-methyltransferase 
MEDEA 

M6  

transcriptional 

regulator 
0.062 0.319 0.507 Q41188 Cold shock protein M7  

Channel and 

messenger proteins 
0.106 0.056 0.037 Q8VY77 Protein Trygalactosyl D-Acyl 

Glycerol 5, chloroplastic 

M8  

Metabolism and 
energy production 

0.126 0.112 0.008 Q9SYI0 
 

Protein translocase subunit SECA1, 
chloroplastic 

M9  

transcriptional 

regulator 
0.110 0.256 0.393 Q5QMG3 Nuclear transcription factor Y subunit 

B-2 

M10  

Metabolism and 

energy production 
0.810 0.541 0.490 A0A0P0XB70 Protein mago nashi homolog 1 M11  

Structural protein 0.379 0.279 0.222 P27140 Beta carbonic anhydrase 1, 

chloroplastic 

M12  

transcriptional 

regulator 
0.053 0.102 0.184 Q0DUR2 Transcription factor ILI6 M13  

Structural protein 0.138 0.099 0.078 Q64J17 Isoform 3 of Protein-L-isoaspartate O-

methyltransferase 2 

M14  

Structural protein 0.190 0.236 0.268 F4J264 
 

Peptide chain release factor PrfB3, 
chloroplastic 

M15  

transcriptional 
regulator 

0.229 0.203 0.150 E3VNM4 Transcription factor TGA10 M16  
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 دچار تغییر بیان شدند  TS01 هایی که فقط در رقم لکه

لکه  20  پروتئین شناسایی شده 539نتایج نشان داد که از مجموع 

که از این تعداد تغییرات معنی دار نشان دادند  TS01 فقط در رقم 

لکه نیز کاهش  8و  افزایشها مقدار آن TS01 رقم لکه در  12

عملکردی  هایگروه ها درسایی، پروتئینبیان نشان داد. پس از شنا

 5)متابولیسم و تولید انرژی  در درگیر هایپروتئین شامل که

های پروتئیندرصد(،  10)رسان پیام و کانالی هایپروتئین درصد(،

 درصد(، 50)های دیگر دخیل در ساختار و جایگیری پروتئین

و سایر درصد(  5)های درگیر در مقاومت گیاه پروتئین

تقسیم شدند بودند درصد(  30)های تغییر بیان یافته پروتئین

 (.2-4)جدول 

 
 تغییرات با روند مشخصی نشان دادند  TS01های که فقط در رقمپروتئین -2-4جدول 

 
 تغییرات با روند مشخصی نشان دادند  SC01های که فقط در رقمپروتئین -3-4جدول 

Function  

 

3TS01  

Changes 
 

2TS01  

Average 

 

1TS01  

aAc. No Proten Name Spot 

Structural protein 0.195 0.107 0.091 A1X8B8 Scar-like domain-containing protein WAVE 5 T1 

Metabolism and 

energy production 
0.375 0.367 0.120 gi|1842343

7 

Oxido redoctase, acting on NADH or NADPH T2 

Structural protein 0.150 0.133 0.118 Q8H0T4 E3 ubiquitin-protein ligase UPL2 T3 

Structural protein 0.055 0.063 0.048 gi|7711024 Putative elongation factor 1 beta T4 

Structural protein 0.180 0.061 0.038 gi|1102705

10 

Heat shock protein 90 T5 

Structural protein 0.065 0.172 0.255 gi|7755441

5 

,related protein-Stromal 70 kDa heat shock T6 

Structural protein 0.542 0.471 0.269 gi|4711804
6 

PDI T7 

Structural protein 0.025 0.080 0.137 gi|5091586

8 

Putative tubulin folding cofactor A T8 

Structural protein 0.124 0.190 0.264 gi|8928425 Tubulin beta-2 chain(beta-2 tubulin) T9 

Structural protein 0.106 0.098 0.068 B9GE13 Kinesin-like protein KIN-12F T10 

Altered expressed 

proteins 
0.043 0.034 0.027 gi|2107037

9 

Translationally controlled tumor protein T11 

Altered expressed 

proteins 
0.045 0.032 0.024 F4IHS2 Chromatin structure-remodeling complex 

protein SYD 
T12 

Proteins involved in 

plant resistance 
0.997 0.976 0.536 A0A024F9

10 

Nonribosomal peptide synthetase VLMS T13 

Channel and 
messenger proteins 

0.380 0.411 0.646 gi|7547007 Putative ethylene receptor T14 

Altered expressed 

proteins 
0.192 0.514 0.530 F4I9T0 BEACH domain-containing protein B T15 

Channel and 

messenger proteins 
0.455 0.169 0.103 B9G2A8 Auxin transport protein BIG T16 

Altered expressed 
proteins 

0.237 0.181 0.039 Q57987 Serine/threonine protein kinase ATM T17 

Altered expressed 

proteins 
0.134 1.065 1.116 A2VH41 Serine/threonine-protein kinase ATR T18 

Altered expressed 

proteins 
0.074 0.068 0.018 NP-

012719/2 

Serine/threonine-protein kinase TOR2 T19 

Structural protein 0.029 0.080 0.139 AOA375 50 S ribosomal protein L22, chloroplast T20 

Function 

 
 

3SC01  

Changes 

2SC01  

Average 
1SC01  

aAc. No Proten Name Spot 

Structural protein 0.162 0.460 0.625 Q42403 Thioredoxin H3 S1 

Metabolism  0.336 0.205 0.035 O65378 1-aminocyclopropane-1-carboxylate 
oxidase 3 

S2 

transcriptional regulator 0.018 0.037 0.049 O82132 Dehydration-responsive element-binding 

protein 2A 
S3 

Structural protein 0.414 0.390 0.048 O64517 Metacaspase-4 S4 

transcriptional regulator 0.1 0.084 0.056 O80507 Putative casein kinase II subunit beta-4 S5 
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 ر بیان شدند دچار تغیی SC01هایی که فقط در رقم لکه

لکه  16 پروتئین شناسایی شده 539نتایج نشان داد که از مجموع 

که از این تعداد دار نشان دادند تغییرات معنیSC01 فقط در رقم 

لکه نیز افزایش  11ها کاهش و مقدار آن SC01 رقم لکه در  5

عملکردی  هایگروه ها دربیان نشان داد. پس از شناسایی، پروتئین

 18)متابولیسم و تولید انرژی  در درگیر هایپروتئین شامل که

 هایپروتئین درصد(، 7)رسان پیام و کانالی هایپروتئین ،درصد(

ها پروتئین سایر ساختار در دخیل هایپروتئیندرصد(،  7)دفاعی 

 43) یافته کننده رونویسی بیانتنظیم هایو پروتئیندرصد(  25)

 (.3-4 بودند تقسیم شدند. )جدول درصد(

های دو لاین اینبرد در برگ صورت مشترکهب هایی کهلکه

دچار تغییر  SC01 نتاج و همچنین (TS01( و )MS02)ذرت 

 بیان شدند

پروتئین شناسایی شده در  539نتایج نشان داد که از مجموع 

SC01  پروتئین شناسایی شده در 258و (TS01)  پروتئین  157و

داری نشان وتئین تغییرات معنیپر 33 ،(MS02) شناسایی شده در

ها کاهش و مقدار آن  SC01 لکه در نتاج 11دادند که از این تعداد 

ها در فرایندهای پروتئینلکه نیز افزایش بیان نشان دادند.  22

انرژی، انباشت و تولید اساسی نظیر، فتوسنتز، متابولیسم 

های تئینهای مؤثر در متابولیسم، پروهای سنتزی، پروتئینپروتئین

های انتقالی نقش دارند. ای و پروتئینهای ذخیرهدفاعی، پروتئین

های دو لاین اینبرد ذرت برگهای شناسایی شده در اکثر پروتئین

(MS02( و )TS01)  و نتاجSC01 33)های دفاعی پروتئین 

های کانالی ، پروتئیندرصد( 21)های فتوسنتزی پروتئین،درصد( 

، نقش داشتند و کمترین تغییرات در د(درص 21)رسان و پیام

های متابولیسم و ، پروتئیندرصد( 15)های هتروزیس پروتئین

 3)های ساختاری و جایگزینی ، پروتئیندرصد( 6)تولید انرژی 

 (.4-4)جدول  دیده شد درصد(

 
 SC01 و نتاج TS01 و MS02 ذرت دار و دارای روند مشخصی در دو لاین اینبرد های دارای تغییرات معنیپروتئین -4-4جدول 

Function  changes Average aAc. No Proten Name Spot 

 MS02  TS01  SC01 

Photosynthetic 
proteins 

0.119 0.141 0.365 Q949U7 Peroxiredoxin-2E, chloroplastic Z1 

Photosynthetic 

proteins 

0.023 0.102 0.115 Q9SYW8 Photosystem I chlorophyll a/b-binding protein 2, chloroplastic Z2 

Photosynthetic 

proteins 

0.238 0.114 0.07 A0A178U9Y5 Bifunctional dolabella-3,7-dien-18-ol synthase/dolathalia-3,7,11-

triene synthase TPS20, chloroplastic 
Z3 

Photosynthetic 
proteins 

0.168 0.113 0.064 Q9C5C8 Peptide methionine sulfoxide reductase B2, chloroplastic Z4 

Photosynthetic 

proteins 

0.09 0.06 0.031 Q9SYI0 Protein translocase subunit SECA1, chloroplastic Z5 

Photosynthetic 

proteins 

0.041 0.066 0.183 P16127 Magnesium-chelatase subunit chlI-1, chloroplastic Z6 

Photosynthetic 
proteins 

0.249 0.234 0.074 P0C1M0 ATP synthase subunit gamma, chloroplastic Z7 

heterosis 0.064 0.128 0.323 P04711 Phosphoenolpyrhvate carboxylase 1 Z8 

heterosis 1.401 0.593 0.273 O24592 9-cis-epoxycarotenoid dioxygenase 1 Z9 

heterosis  0.025 0.067 0.071 O65101 Photosystem I reaction center subunit VI Z10 

heterosis 0.150 0.116 0.056 A0A096SRM5 glycosyltransferase 707A6-UDP Z11 

heterosis 0.249 0.162 0.128 A0A1D6IEG9 containing protein-Pentatricopeptide repeat Z12 

Channel and messenger 

proteins 
0.081 0.027 0.023 Q9LI74 Protein Chloroplast Unusual Positioning 

1 
S6 

transcriptional regulator 0.014 0.015 0.197 Q9C5Q8 Small RNA 2'-O-methyltransferase S7 

Structural protein 0.512 0.022 0.020 Q93V56 Soluble inorganic pyrophosphatase 1 S8 

transcriptional regulator 0.406 0.169 0.053 Q8GTS1 Basic leucine zipper 24 S9 

Defense proteins 0.352 0.182 0.007 Q9M8K7 Dual specificity protein phosphatase 1B S10 

transcriptional regulator 0.586 0.076 0.037 P33078 Auxin-responsive protein IAA5 S11 

transcriptional regulator 0.015 0.295 0.318 Q9SLJ2 Dehydrin HIRD11 S12 

Metabolism  0.004 0.111 0.189 B6SU46 Anthranilate O-methyltransferase 2 S13 

transcriptional regulator 0.822 0.066 0.040 P24345 Homeotic protein knotted-1 S14 

Metabolism  0.439 0.357 0.259 Q8VXY7 Equilibrative nucleotide transporter 1 S15 

Structural protein 0.157 0.153 0.042 O22216 Glycerol-3-phosphate dehydrogenase 

[NAD(+)] GPDHC1, cytosolic 
S16 
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Metabolism 

and energy 

production 

0.049 0.033 0.016 gi|50915240 Putative UMP/CMP kinase a Z13 

Metabolism 
and energy 

production 

0.059 0.036 0.018 gi|525291 ATP synthase beta subunit Z14 

Structural 
protein 

0.856 0.925 1.453 gi|8928429 Tubulin beta-3 chain(beta-3 tubulin) Z15 

Channel and 

messenger 
proteins 

0.499 0.633 1.667 F4I0P8 Vacular protein sorting-associated 35B Z16 

Channel and 

messenger 
proteins 

2.346 1.105 0.951 Q8LPR9 

 

Protein TIC110, chloroplastic Z17 

Channel and 

messenger 
proteins 

0.368 0.129 0.06 Q9FYG2 Calmodulin-binding transcription activator 4 Z18 

Channel and 

messenger 
proteins 

0.150 0.111 0.06 Q7PC79 

 

Exportin-T Z19 

Channel and 

messenger 
proteins 

0.044 0.022 0.019 Q8VY77 Protein Trygalactosyl D-Acyl Glycerol 5, chloroplastic Z20 

Channel and 

messenger 
proteins 

0.296 0.247 0.16 D8WUA4 Isoform 2 of Protein translocase subunit SECA2, chloroplastic Z21 

Channel and 
messenger 

proteins 

0.197 0.129 0.078 Q9LVV3 Phytolongin Phyl2.2 Z22 

Defense 
proteins 

0.270 0.186 0.088 Q43125 Cryptochrome-1 Z23 

Defense 

proteins 

0.375 0.294 0.168 A5H453 Peroxidase 42 Z24 

Defense 

proteins 

0.174 0.087 0.013 Q9ZQX4 V-type proton ATPase subunit F Z25 

Defense 
proteins 

0.106 0.074 0.022 Q8GUL2 
 

Transportin MOS14 Z26 

Defense 

proteins 

0.189 0.098 0.035 F4HVZ1 

 

Cathepsin B-like protease 1 Z27 

Defense 

proteins 

0.143 0.133 0.094 Q1EG72 (S)-beta-macrocarpene synthase Z28 

Defense 
proteins 

0.257 0.139 0.136 P82756 Putative defensin-like protein 188 Z29 

Defense 

proteins 

0.161 0.048 0.037 Q5Z9J0 Isoform 2 of Mitogen-activated protein kinase 12 Z30 

Defense 

proteins 
0.294 0.104 0.043 O82345 BAG family molecular chaperone regulator 6 Z31 

Defense 
proteins 

0.001 0.115 0.12 F4I1S7 Elongator complex protein 2 Z32 

Defense 

proteins 
0.089 0.059 0.32 Q9FWQ2 Probable trehalose-phosphate phosphatase 2 Z33 

 

  یدفاع ستمیس به مربوط یهانیپروتئ

 که شدبایم 21رکمپلکس الونگاتو نیپروتئ به مربوط 32Z لکه

 شیافزا برابر 12 حدود خود نیوالد نسبت دیبریه در آن یفراوان

 شامل هاوتیوکاری در یمنیا پاسخ. (4-4)جدول  است داشته

 انیب که ییهاسمیمکان اگرچه. است یسیرونو مجدد یزیربرنامه

 مشخص گسترده طوربه کنندیم میتنظ را یدفاع ستمیس در ژن

 کنترل را یدفاع ژن یالقا سرعت که ییهاسمیمکان اند،شده

 DeFraia) همکاران و DeFraia .اندنشده شناخته یخوببه کنندیم

                                                           
1 Elongator complex protein 2 

et al. 2010 )ن،یپروتئ نیا یرواحدهایز از یکی که کردند شنهادیپ 

 میتنظ سیدوپسیآراب اهیگ در یدفاع ژن یالقا کینتیس

 کامل یمنیا جادیا و یدفاع ژن عیسر یالقا یبرا  AtELP2.کندیم

 ای یکیولوژیب یالقا و بوده ازین مورد( ETI) اثرگذار و هیپا

 یعیوس فیط برابر در یعموم تیمصون کی مقاومت، ییایمیوشیب

 افتهیجهش اهانیگ به را مارگریب مقاومت زا، یماریب عوامل از

Atelp2 دو برابر در مقاومت ن،یپروتئ نیا حذف. کندیم یابیباز 

 جینتا نیا. بردیم نیب از کاملاً را ETI القاکننده مختلف پاتوژن

 است یدفاع ژن یالقا کنندهعیتسر کی AtELP2 که دهدیم نشان

. کندیم عمل اهیگ یمنیا جادیا در مقاومت ژن از مستقل که

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
25

-1
2-

13
 ]

 

                             8 / 13

http://mg.genetics.ir/article-1-1871-fa.html


 و همکاران یزاده گلفزانمحمد محسن  ...ين اينبرد ذرتهای دو لابررسی پروتئوم برگ

 

 1403پاییز  /3شماره  /نوزدهمژنتیک نوین/ دوره  227

 

 ریثأت تحت را ذرت لکردعم یاجزا و عملکرد یستیز یهاتنش

 ،ییایباکتر یمارگرهایب از یناش مختلف یهایماریب. دهندیم قرار

 Gadag et) شوندیم محسوب هاتنش نیا جمله از. .. و یقارچ

al. 2021) مقاومت زودهنگام یالقا قیطر از یماریب مهار سرعت 

 به توجه با. شد خواهد آن عملکرد شیافزا منجر اهیگ در یکیژنت

 از بهتر عملکرد و کیمورفولوژ صفات نظر از SC01 دیبریه کهنیا

 به توانیم را یژگیو نیا از یادیز سهم باشد،یم خود نیوالد

 2رکمپلکس الونگاتو نیپروتئ نیپروئئ مربوط یهاژن انیب شیافزا

 .داد نسبت

 مهرگانیب و هاقارچ ها،یباکتر در ولوزیتر از یتوجه قابل سطوح

 ای یارهیذخ دراتیکربوه کی عنوانبه که ییجا ابد،ییم تجمع

 در. کندیم عمل یستیز ریغ و یستیز یهاتنش برابر در محافظ

. شودیم مشاهده نییپا نسبتاً سطوح در تیمتابول نیا ،یعال اهانیگ

 یمیآنز 1فسفاتاز فسفات-6- ولوزیتر موجودات، از یاریبس در

 Shima et) کندیم نترلک را ولوزیتر وسنتزیب یینها مرحله که است

al. 2007.) یهاژن یعملکرد اتیخصوص یو بررس ییشناسا 

 ممکن یعال اهانیگ در را تیمتابول نیا دیتول ترهالوز، وسنتزیب

 اهان،یگ در ترهالوز نییپا سطوح تجمع حال، نیا با. است ساخته

 ریسا در آن نقش به نسبت ماده نیا زیمتما عملکرد یدهندهنشان

 در زین ترهالوز وسنتزیب یهاژن نیا یسازمانده .است موجودات

 از نسخه دو ای کی تنها. است فرد به منحصر کاملاً یعال اهانیگ

 حشرات و هاقارچ ها،یباکتر اکثر در TPP3 و TPS2 یها ژن

 در را بزرگ یژن خانواده کی هاژن نیا که یحال در دارد، وجود

 11 ،آرابیدوپسیس در مثال، عنوانبه. دهندیم لیتشک یعال اهانیگ

 است شده ییشناسا یژنوم اطلاعات از TPP ژن 10 و TPS ژن

(Eastmond and Graham 2003, Leyman et al. 2001 .)در 

 فسفاتازفسفات -ترهالوز میآنز یفراوان در راتییتغ زانیم یبررس

24 (33Z )300 شیافزا ینیپروتئ لایپروف در که دش مشخص 

 .(4-4)جدول  دارد وجود TS01 به نسبت یدرصد

                                                           
1 trehalose-6-phosphate phosphatase 
2 Trehalose Phosphate Synthase 
3 Trehalose Phosphate Phosphatase 
4 trehalose-phosphate phosphatase 2 

 به pyruvate لیتبد 5ارتوفسفات روواتیپ نازیکید میآنز

phosphoenolpyruvate  مولکول کی مصرف با را ATP دیتول و 

(. Moons et al. 1998) کندیم زیکاتال را AMP مولکول کی

 به یمحدود یدسترس که یاهانیگ ییبرا است ممکن ATP مصرف

 کاهش تنش طول در ATP منابع کهیزمان دمانن دارند یانرژ منابع

 تیفعال ای آن دیتول یهابازدارنده نیبنابرا. نباشد مطلوب ابد،ییم

 در کاهش به منجر تواندیم ارتوفسفات روواتیپ نازیکید میآنز

 یشور تنش تحمل شیافزا آن دنبال به و یشور تنش شدت

 گرید یسو از. شودیم سلول در ATP ریذخا از حفاظت بواسطه

 نازیکید تواندیم یستیز ریغ تنش کهیدرحال که دهدیم نشان نیا

 رشد محرک یباکتر با حیتلق دهد، شیافزا را ارتوفسفات روواتیپ

 داشته نقش کلزا در میآنز نیا فعالیت کاهش در تواندیم اهیگ

 اهیگ رشد محرک یباکتر با کلزا متقابل اثر یکل طورهب. باشد

 که باشد ثرؤم phosphoenolpyruvateعالیت هش فکا در تواندیم

 Banaei-Asl) شودیم محافظت سلول در ATP منابع از جهینت در

et al. 2015.) یاهیگ هیثانو یهاتیمتابول گروه نیبزرگتر هاترپن 

 یمختلف یعملکردها که مشخص شده است و دهندیم لیتشک را

. دارند زنده موجودات ریسا با ارتباط در هم و اهیگ داخل در هم

 سنتازها ترپن به توانیم را ها ترپن نیب یساختار تنوع شتریب

ترپن سنتازها مسئول ایجاد تنوع (. Wink 2011) داد نسبت

های موجود در گیاهان ای در ساختارهای کربنی ترپنگسترده

ها از یک مکانیسم واکنش مبتنی بر تشکیل هستند. این آنزیم

تواند کنند که میبن مثبت( استفاده میهای کریون) هاکربوکاتیون

فسفات ایجاد چندین محصول متفاوت را از یک بستر پرنیل دی

در ذرت دو ژن شناسایی شد که سنتازهای مشابهی از نوع . کند

 که ،کنندرا رمزگذاری می TPS11 و TPS6 ترپن به نامسسکوئی

 و ج،یرا یاحلقه تک ترپنیسسکو کی ،6زابولنیب- دو هر

. کنندیم دیتول معمول ریغ یاحلقه دو نیالف کی ،7روکارپنماک

TPS6 و TPS11 یسیرونو ذرت شهیر و برگ در دو هر 

 ییشناسا شهیر در فقط مربوطه ترپن محصولات اما شوند،یم

 القا هابرگ به یکیزیف بیآس با هاشهیر در هاژن نیا انیب. شدند

 یطولان فاصله رد گسترده یعلامت یترارسان دهنده نشان که شد

                                                           
5 pyruvate orthophosphate dikinase 
6 δ-Bisabolene 
7 Macrocarpene 
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-بتاS-  .(Kollner et al. 2008) است هاشهیر و هابرگ نیب

ی به فراواندر  کاهش ،28Z لکه به مربوط 1ارپن سنتازروکماک

 .(4-4)جدول  داشت TS01  به نسبت دیبریه در درصد 65 میزان

 شیافزا جهینت در دهایترپنوئ نوع نیا شیافزا نکهیا به توجه با

 زانیم کاهش رسدیم نظربه ابند،ییم شیافزا یکیزیف بیآس زانیم

 یهاتنش در دیریهب تحمل آستانه زانیم شیافزا با نیپروتئ نیا

 مربوط یهانیپروتئ از یتعداد یطرف از. باشد ارتباط در یطیمح

 نیوالد به نسبت دیبریه در یفراوان کاهش اهیگ یدفاع سمیمکان به

 علت به دیبریه هترب رشد که داشت اظهار توانیم که داشتند

 سمیمتابول مانند یانرژ کننده مصرف یهاندیفرآ در داریمعن کاهش

 انیب دیبریه در فیضع یهاالل گرید عبارتبه. است نیپروتئ

 دیبریه پیژنوت ها،ژن انیب در مثبت میتنظ نیا لیدلبه. شوندینم

 صرف و هیپا سمیمتابول ازین مورد یانرژ در ییجو صرفه به قادر

 های کینازپروتئین راستا نیا در. است وماسیب دیتول در آن
2)13UMP/CMP a (Z و زیرواحد بتا سنتازATP3 )14Z( دخیل 

 یفراوان در کاهش درصد 30 حدود و هستند یانرژ سمیمتابول در

 . باشد مذکور علتبه تواندیم که داشتند دیبریه در

 تیفعالشده نشان داد که انجام یهایپژوهش، بررس نیا در

 یمورد بررس یدیبریه یهادر نمونه یدانیاکسیآنت یهامیآنز

همراه بوده  اهیگ یدفاع ستمیداشته و با بهبود س یریگچشم شیافزا

که در پاسخ به تنش  سموتازید دیسوپراکس تیفعال ژهیواست. به

 اهیگ یدفاع یدیکل یهاشاخص از یکی عنوانبه و ویداتیاکس

 نیا جینتا. افتی شیافزا یشیآزما یهانهنمو در شود،یم شناخته

است،   .Shafiei et al(2024) یمقاله یهاافتهی با راستاهم مطالعه

و  سموتازید دیسوپراکس یهازوفورمیا تیفعال شیکه در آن افزا

نخود آلوده به  اهانیدر گ یدفاع ستمیمرتبط با س یهانیپروتئ انیب

 کیاستفاده از تکن زین قیقمشاهده شد. در آن تح 4بلایت آسکوشیتا

 یهاواکنش یدرباره یترقیاطلاعات دق ،یالکتروفورز دوبعد

دهنده ارائه کرد که نشان اهیگ یحفاظت یو سازوکارها یدفاع

 .است یاهیدر مقاومت گ هانیپروتئ نیا تیاهم

 فتوسنتز و سیهتروز ندیفرا در ریدرگهای پروتئین

                                                           
1 S-beta-macrocarpene synthase 
2 Putative UMP/CMP kinase a 
3 synthase beta subunit ATP 
4 Ascochyta blight 

توانایی سازگاری بالا، باید به هایی با عنوان ارگانیسمگیاهان به

تغییرات سریع عوامل محیطی مانند نور، دما و رطوبت پاسخ 

ترین محصولات جهان شدهعنوان یکی از کشتدهند. ذرت که به

از  C4 عنوان یک گیاهشود، ظرفیت فتوسنتز بالایی بهشناخته می

دهد و در ظهر به بالاترین میزان فتوسنتز خالص خود نشان می

های فیزیولوژیکی ذرت به درک پاسخ(. Sage 2004) رسدمی

های اساسی بهبود عملکرد آن تغییرات روزانه و شناسایی مکانیسم

هایی با تغییرات بسیار حائز اهمیت است. تجزیه و تحلیل پروتئین

دهد که پاسخ به قابل توجه در فراوانی و فسفوریلاسیون نشان می

های متعدد فراوانی پروتئین های حرارتی شامل تغییر درمحرک

است. از سوی دیگر، نور زیاد در ظهر و شرایط نوری در حال 

های دخیل در تغییر، تغییراتی را در سطح فسفوریلاسیون پروتئین

 C4 کلروپلاست، فتوسنتز و مسیرهای جاییجابهفرآیندهایی مانند 

 کند. فسفوریلاسیون در تنظیم فعالیت تعداد زیادی ازایجاد می

 .(Ehleringer & Monson 1993) ها نقش داردآنزیم

 جینتا با ینیپروتئ و یمیآنز یعملکردها ارتباط ر،یدر مطالعه اخ

 نیا که دهدیم نشان وضوحبه مختلف قاتیتحق از آمده دستهب

 رشد یهایژگیو بهبود و هاتنش تحمل در یاساس نقش هانیپروتئ

 یهانیپروتئ یبررس به که یامقاله در مثال، یبرا. دارند اهانیگ

( SC01) ذرت دیبریه یدانیاکسیآنت دفاع ستمیس در لیدخ

 یهامیآنز یبالا تیفعال که دهدیم نشان جیپرداخته شده است، نتا

 دهیپد در مهم یهاسمیمکان از یکی تواندیم یدانیاکسیآنت

 کردند انیب که نیشیپ مطالعات با جینتا نیا. باشد سیهتروز

 به منجر و افتهی شیافزا تنش طیشرا در گوناگون یهانیپروتئ

 .shafiei et al) دارد یهمخوان شود،یم اهانیگ عملکرد بهبود

2024). 

 دیسوپراکس میآنز تیفعال یبررس به که یقاتیتحق در ن،یهمچن

 یهااهچهیگ یفتوسنتز ندیفرآ در ریدرگ یهانیپروتئ و سموتازید

 که است شده داده نشان اند،پرداخته یشور تنش تحت ذرت

 یانرژ دیتول شیافزا و یونی تعادل حفظ به هامیآنز نیا شیافزا

(ATP) یضرور ویداتیاکس تنش تحمل یبرا که کندیکمک م 

 .(Moharramnejad et al. 2021) است

 شیافزا آن در که شد مشاهده یگرید قیتحق در زین یمشابه جینتا

گزارش شد و به  GTP تعلام یترارسان ریمس یهانیپروتئ انیب
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 طیشرا در هانیپروتئ موقع به انیب و یسلول یهاامیبهبود انتقال پ

 آن از یحاک جینتا نیا (.shafiei et al., 2023) کرد کمک تنش

 اهانیگ مقاومت بهبود در ینیپروتئ و یمیآنز یعملکردها که است

 یدیکل نقش یزراع یهایژگیو بهبود و یطیمح یهاتنش به

  .دارند

 و I ستمیفتوس ینیپروتئ رنگدانه نوع دو یدارا اهانیگ کلروپلاست

 اندگرفته یجا یدیلاکئیت یغشا درون که است II ستمیفتوس

 ینیپروتئ یرواحدیز چند بیترک کی I ستمیفتوس(. 2013 اوزاکا،)

 کندیم زیکاتال را کلروپلاست در الکترون انتقال که بوده ییغشا

(Amunts and Nelson 2008). نور دما، رینظ یطیمح عوامل 

 تحت را اهانیگ فتوسنتز یشور و یخشک ،یپرتوتاب فرابنفش،

 یهانیپروتئ انیم در همکاران و. Banaei-Asl دهدیم قرار ریتاث

 با شده حیتلق یکلزا یهابرگ در یفتوسنتز یهاندیفرآ در ریدرگ

 شیاافز نشده، حیتلق یکلزا با سهیمقا در اه،یگ رشد محرک یباکتر

 که کردند مشاهده I ستمیفتوس D-2 و D-1 رواحدیز در یداریمعن

 یبرا لازم یانرژ نیتام یبرا ATP شتریب دیتول یبرا شیافزا نیا

 است گرفته انجام ویداتیاکس تنش تحمل به مربوط یهاندیفرآ

(Banaei-Asl et al. 2016).Peroxiredoxin  در که ینقش با 

 سه شیافزا نیهمچن و دارد سلول خلدا در یدانیاکس یآنت تیفعال

 که دارد تیواقع نیا بر یدییأت خود نیوالد مقابل SC01 یبرابر

 تیفعال از یناش سیهتروز دهیپد در مهم یهاسمیمکان از یکی

اکسیدانت های آنتیبررسی صفات آنزیم است یدانیاکسیآنت یبالا

بالای طور مستقیم به فعالیت ها بهدهد که این آنزیمنشان می

توانند چنین فرآیندی را رد اکسیدانی مرتبط هستند و نمیآنتی

 .کنند

 گیری کلی   نتیجه

پروتئومیکس علمی با دقت بسیار بالا در شناسایی و تحلیل 

عنوان هاست. این علم بهها، کاربردها و الگوهای بیان آنپروتئین

 دست آوردن اطلاعات دقیق وها برای بهیکی از بهترین روش

کند و امکان تهیه ارزشمند از فرآیندهای بیولوژیکی عمل می

بنابراین  .آوردهای همزمان از این فرآیندها را فراهم میداده

گیاه توان از آن در تجزیه و تحلیل فرایندهای مرتبط با برگ می

استفاده کرده در این تحقیق تغییرات الگوی پروتئوم ذرت 

 SC01و نتاج  (TS01( و )MS02) های دو لاین اینبرد ذرتبرگ

و تغییرات  ذرتمنظور بررسی تغییرات الگوی پروتئینی برگ به

( TS01( و )MS02)ذرت  هایلاینهای مختلف در مقدار پروتئین

، مورد هالاینهای دخیل در این و شناسایی پروتئینSC01 و نتاج 

 مطالعه و مقایسه قرار گرفت. نتایج نشان داد که دامنه وسیعی از

، انرژیو تولید متابولیسم های متابولیکی شامل فتوسنتز، فعالیت

بندی ها، مونتاژ و بستهها، انتقال پروتئینبیوسنتز پروتئین

، سیستم ایهای ذخیرههای دفاعی، پروتئینپروتئینها، پروتئین

ای ژنتیکی )همانندسازی، انتقال پیام، سم زدایی و فرایندهای پایه

دوچار  ذرت مختلف برگ هایلاینجمه( طی برداری و ترنسخه

توجه به این نکته ضروری است که بررسی اند. تغییرات شده

های مختلف تنها از طریق ترکیب پروتئوم برگ ذرت در لاین

های مختلف ژنومیکس، از جمله ترانس کریپتومیکس و روش

پروتئومیکس، همراه با مطالعات فیزیولوژیکی گیاه ممکن است. 

تواند به درک بهتر فرایند پیچیده شناسایی کرد میاین روی

 .های دخیل در پیشرفت گیاه کمک کندپروتئین
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