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دنيا است که توليد آن به دليل  سر تایکی از مهمترین محصولات تجاری کشاورزی در سر سویا

می توان به ها مهمترین تنش جمله از .های محيطی محدود شده استهای ناشی از تنشآسيب

 نشاندار کردن به نام روشیک نوع در این تحقيق از  کمبود آب خاک اشاره کرد.یا  خشکی

Isotope dimethyl labeling  ينی مرتبط با پاسخ ئتغييرات پروتبررسی  یا برای پروتئوميکس کمی و

با استفاده از تجزیه و متحمل به خشکی سویا ، استفاده شد.  و رقم حساس دوبه تنش خشکی در 

پپتيد  LC-MS/MS ،17787ی جرم یسنج فيط عیما یکروماتوگراف های حاصل ازتحليل داده

و  ریتکرارپذ بعنوان (ینيگروه پروتئ 260مربوط به ) ديپپت 874 که از این تعداد، شناسایی شدند

در رقم متحمل، که دارای ( Non-redundant/ unique repeatable peptidesمنحصر به فرد )

 ها نشان داد که. همچنين یافتهتعيين گردیدندبودند در مقایسه با رقم حساس تغييرات معنادار بيان 

( گروه %45) 118 و انيب شی( گروه افزا%55) 142در رقم متحمل ،  ینيگروه پروتئ 260 نیا انياز م

، با دارهای دارای سطوح بيان معنیپروتئينهای این مينوفعاليت و دنشان دادند.  انيکاهش ب

ه نشان داد انجام و InterPro protein domainو  Gene Ontologyهای استفاده از تجزیه و تحليل

های سوخت و ساز انرژی، فعاليت ينی مرتبط بائهای پروتگروهها، در پروتئيناکثر این  که شد

ی بيان ژن و هاکسيژن، فعاليت کانالی و انتقال مواد، تنظيم کنند ی فعالهاگونهفتوسنتزی، مهار 

  . ترجمه، سوخت و ساز مشتقات قندی و مواد ارگانيک و کاتابوليک قندهای الکلی قرار دارند

 های کلیدیواژه
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  مقدمه

درکنار ذرت، گندم، برنج و  (Glycine Max (L.) Merr)سویا 

 ت تجاری کشاورزی در بازارهایکتان یکی از مهمترین محصولا

سیعی وسویا به میزان  هایدانه .) et alJiang .2019) جهانی است

رار در تغذیه انسان، حیوان و همچنین در صنعت مورد استفاده ق

 . سویا از جمله گیاهان ارزشمندDronne. 2018))گیرد می

حاوی بدلیل ارزش غذایی زیاد دانه ) ی روغنی است کههادانه

وژیک % روغن( و پتانسیل بالا در تثبیت بیول 20پروتئین، و 40%

شرکت سهامی ) یک گیاه استراتژیک محسوب می شودنیتروژن 

 میزان پروتئین دانه سویا. (ی روغنیهاخاص توسعه کشت دانه

ها ایر دانهس نسبت به و بوده روغنی هایدانه بسیار بیشتر از سایر

های تنشبروز  .داردحیوانی  هایبه پروتئینشباهت بیشتری 

در مراحل مختلف رشد گیاه بویژه تنش خشکی محیطی مختلف، 

بنحوی  اردگذیمدانه سویا عملکرد سویا تاثیر بسزایی در کاهش 

 %49تا  %20که در مناطق نیمه خشک میزان کاهش عملکرد بین 

علیرغم مطالعات  .(Vogel et al. 2019) تخمین زده شده است

های مولکولی، بیوشیمیایی، ی اخیر در زمینه پاسخدر دههه دگستر

گیاهان در مواجه با خشکی، فیزیولوژی، مورفولوژی و آناتومی

امات و سوالات زیادی در خصوص چگونگی تاثیر خشکی بر ابه

 قسیمفرایندهای مختلف بیوشیمیایی و فیزیولوژیکی گیاه مانند ت

 لهو از جمسلولی، رشد گیاه، تکامل و تولید مثل ، وجود دارد 

 زیستبسیاری از موضوعات مهم و جالب تحقیقاتی برای 

ایش تحمل افز. (Demiral et al. 2011)شناسان گیاهی است 

محصولات کشاورزی به شرایط کم آبی یکی از مهمترین 

های اقتصادی برای افزایش تولید محصولات کشاورزی و راهکار

که برای رسیدن به این هدف مهم  کاهش مصرف آب است

ها و فاکتورهای دخیل در تحمل به تنش کاروشناسایی ساز

 خشکی ضروری می باشند. 

باعث در گیاه مدل آرابیدوپسیس،  یکمطالعات مولکولی و ژنتی

های گیاه به مولکولی پاسخدانش ما در مورد پایه و اساس افزایش 

اجزای ای متشکل از شبکه گردیده و نشان داده استخشکی تنش 

به خشکی را  تحملفرآیند ، رونویسیهای فاکتوردهی و علامت

 هانآن تریاز مهم که (Takahashi et al. 2018)  کنندتنظیم می

اکسیژن  ی فعالهاگونهکلسیم، ) های ثانویهرسانپیامبه  توانمی

(ROS) هاو اینوزیتول فسفات)،(Saxena et al. 2016) ،  هورمون

و  (Takahashi et al. 2018). (ABA)آبسیزیک اسید گیاهی 

، SnRK2s ،MAPKs ،DREBs) تنظیم کنندهژن صدها 

AREBs،mRNA decapping factors) (Zhu et al. 2002)  اشاره

 کرد.

 هانیتئجامع پرو زیآنالدر پروتئومیکس با توجه به پتانسیل بالای 

گیاهان در  مطالعه پروتئوم ،هاپاسخ به تنشدر  هاآن تفاوتبویژه 

تری از دقیقد به فهم توانمیتنش شوری یا خشکی مواجه به 

ها در سطح ها و موجودات زنده به این تنشچگونگی پاسخ سلول

 یبررس این شاخه از علم علاوه بردر  نماید.پروتئین کمک 

 انیمشخص ب طیشرا کیسلول در کیکه در  ییهانیپروتئ

 میان یهابرهمکنش ها،نیعملکرد و رفتار پروتئ ،شوندیم

 یسمورد برر زیپس از ترجمه ن راتییتغ و مختلف یهانیپروتئ

  .ردیگیقرار م

پروتئومیکس مانند کمی سازی مختلف  هایروشبا استفاده از 

ی پایدار هانشان دار کردن با ایزوتوپ مبتنی برپروتئومیکس 

((Stable isotope labelling-based quantitative proteomics و 

 Label-free quantitative)پروتئومیکس مستقل از نشان دار کردن 

proteomics) یتنش خشکمواجه با  ، نشان داده شد که در، 

، Redox signaling))های تنظیم اسمزی، سیگنالینگ رداکس مسیر

، تولید و تنظیم انرژی و مرگ برنامه ریزی سیگنالینگ کلسیم

 .Wang et al) کنندایفا میر گیاهان سویا نقش د ،ی سلولشده

نشان داده شده است که تحت تنش خشکی  همچنین .(2017

افزایش پیدا د دهیدروژیناز آلدهیو پراکسیدازهای میزان پروتئین

های عمومی ها با واکنش. این یافتهKhan et al. 2016)) دنکنمی

پاسخ به خشکی در مطالعات پروتئومیکس گیاهان مدل، 

محصولات زراعی مهم و گیاهان چوبی در معرض تنش خشکی، 

در مسیرهای سیگنالینگ، پاکسازی که  تغییرات مهمی با توجه به

تنظیم اسمزی، بیان ژن، سنتز پروتئین و متابولیسم  اکسیژن، فعال

 .Wu et al) مطابقت دارد  گیرد،میکربوهیدرات و انرژی صورت 

2019). 
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استفاده از دو نوع رقم متحمل به خشکی و حساس به خشکی در 

پروتئومیکس گیاهان زراعی تحت تنش خشکی، مطالعات کمی 

 تحملکار مولکولی  و اندازی جدید در فهم سازباعث ایجاد چشم

. به عنوان مثال در یک (Wang et al. 2017)  به خشکی شده است

ی پروتئومیکس بر روی دو رقم سویا نشان داده شد که در مطالعه

 RNA polymerase transcription IIپروتئین  ،رقم متحمل

protein-like های آنتی اکسیدانی بیان شده و همچنین میزان آنزیم

 .Katam et al))است  یافته بیان قابل توجهی افزایشبه طور 

2020.  

پاسخ به تنش  یهاندیاز فرا یاریبا توجه به نامشخص بودن بس

 یضرور نهیزم نیدر ا شتریانجام مطالعات ب ا،یدر سو یخشک

های دخیل در تشخیص و شناسایی بیشتر پروتئین بمنظور باشد.یم

 Isotope العه از روشپاسخ سویا به تنش خشکی، در این مط

based quantitative proteomics-dimethyl labelling et Liu (

al. 2018)  دو رقم متحمل و حساس به خشکی استفاده شد و. 

ه ، بهای پایدار در سطح پپتیدیایزوتوپ الحاق ازکه روش این 

یک روش مطمئن،  شود،استفاده می کمک نشاندار کردن دیمتیل

های جانبی کمتر قت بالا، سریع و دارای واکنشهزینه، با دکم

. در این باشدمی ،دار کردنهای دیگر نشاننسبت به سایر روش

های های مختلف را با ایزوتوپپپتیدهای نمونه توانمیروش 

وزن در پایدار متفاوت نشاندار کرد که باعث ایجاد تفاوت 

این پپتیدهارا با  توانمیشود که در نهایت می ی مختلفهاپپتید

ها را از آن LC-MS/MSو تنها با انجام یک  نمودههم ترکیب 

 .(Liu et al. 2018)یکدیگر متمایز ساخت 

 

  هاروش و مواد

نگ در دپارتمان علوم زیستی دانشگاه علم و صنعت ه تحقیقاین 

هیه از طریق این دانشگاه تی سویا هاکنگ انجام شده است و رقم

  قرار گرفتند.و مورد استفاده 

در این پژوهش از دو ژنوتیپ  :کاشت گیاه و القای تنش خشکی

و  (Glycine max cv. Union)سویا شامل رقم حساس به خشکی 

 Glycine max cv. Longhuang)متحمل به خشکی  تراژن رقم

های سویا به مدت پنج زنی، دانهبه منظور جوانه .، استفاده شد(#3

های مرطوب شده با آب دوبار تقطیر یروز بر روی دستمال کاغذ

های های سویا به گلدانقرار داده شد و بعد از این مدت گیاهچه

به ماسه  و حاوی خاک (cm × 20 cm × 8 cm 40)پلاستیکی 

در  هاگلدانگیاهچه(.  35منتقل شدند )هرگلدان حاوی 2:1نسبت 

و  %45 - %65، رطوبت C 1± 23°دما : شرایطاطاقک رشد با 

که تا زمانی .شدند ینگهدار 2s2mE/μ 180-140شدت نور 

ها هر روز تا حد اشباع روز برسد تمام گلدان 21 سن گیاهان به

پس از  .لیتر آب برای هر گلدان(میلی 600آبیاری شدند )حدود 

روز  10تنش خشکی با قطع آبیاری به مدت  روز( 21این مدت )

 (water content)آب میزان  .(Makbul et al. 2011) القا شد

در حین تنش خشکی ( 1)شکل  سویا در هر دو ژنوتیپ هابرگ

براساس فرمول زیر محاسبه  10و  8، 6، 4، 2، 0در روزهای 

  (Yao et al. 2018): گردید

(Fresh weight - Dry weight) / Fresh weight × 100 

 گیاهان گیاه(، گیروز 31روز پس از اعمال تنش خشکی )سن  ده

اده دقرار به سرعت در نیتروژن مایع  و ز بالای کوتیلیدون جداا

 -ºC 80و تا زمان استخراج پروتئین در فریزر با دمای  شدند

 دواین پژوهش با سه تکرار و هر تکرار شامل  نگهداری شدند.

 رقم مقاوم و حساس به خشکی انجام گرفت.

 هشدفریز  دو رقمگرم بافت  چهل و پنج :استخراج پروتئین کل

هاون از پیش سرد شده و نیتروژن مایع پودر سویا با استفاده از

reaU-)شدند. پودر حاصله با بافر استخراج پروتئین مبتنی بر اوره 

uffer (UEB)Bxtraction E based)  دستورالعملو براساس 

 (w/v) وزنی حجمی 4به  1نسبت  هب (Liu et al. 2018)مربوطه 

به منظور  در ادامه (Guo et al. 2011). به خوبی مخلوط شد 

رسوب دادن پروتئین از محلول سرد حاوی استون و متانول 

(v/v1 :12 ) و در نهایت غلظت پروتئین از روش استفاده شدDC 

assay  و کیت مربوطه ی آن(Bio- Rad DC Protein Assay Kit, 

Hungary)  شد.اندازه گیری 

: (In-Solution Trypsin Digestion) هاپروتئین میهضم آنزی

آنزیم  استفاده از های هردو رقم سویا بامراحل انجام هضم پروتئین

حاوی تیوب هر به  در ابتدا. (Liu et al. 2018)تریپسین انجام شد 

کاهش باندهای دی منظور  به )mg/ml)  310-197پروتئین
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 با DTT))تریتول تیودی ماده احیا کننده ،هاپروتئین یسولفید

اسید آلکیله کردن  منظوره ب میلی مولار و سپس 5غلظت نهایی 

ی دی ها)جهت جلوگیری از تشکیل پیوند سیستئینی هاامینه

با  IAA (Iodoacetamide)) (آیدواستامید محلول سولفیدی(

آنزیم  مرحله آخرمیلی مولار اضافه شد. در  50غلظت نهایی 

ه و به مدت یک شبانه اضاف w/w 20 : 1)) 1:20 نسبت هتریپسین ب

ی سانتیگراد نگهداری شد و سپس اندازه درجه 37روز در دمای 

 ،هاپروتئین مورد گیری غلظت پپتیدها همانند مرحله ی قبل در

 انجام پذیرفت.

در  همراحل نشاندار کردن پپتیدهای حاصل :پپتیدها سازینشاندار

ه استفاد بودن موادهردو رقم سویا به شرح زیر بود )به دلیل سمی

مراحل این قسمت زیر هود شیمیایی با تهویه مناسب شده، تمامی 

 صورت گرفت(: 

 وشده از هر دو رقم حساس  هیته یدی، دو نمونه پپتدر ابتدا

مولار استات  یلیم 100به طور جداگانه در  یمتحمل به خشک

حل  تریل یلیگرم در م یلیم 1 یی( با غلظت نهاpH:5.5) میسد

وپ ای مربوط به ژنوتیپ حساس به خشکی با ایزوتپپتیده. شدند.

و پپتیدهای  (12CH2O, 20% Formaldehyde)پایدار سبک 

 مربوط به ژنوتیپ متحمل به خشکی با ایزوتوپ پایدار سنگین

)ormaldehydefC, 13 20%O, 2CD13( .این  نشاندار شدند

سدیم ترکیب  مولار 3محلول  ها در حضورواکنش

انجام شد. پس  (Sodium cyanoborohydride) سیانوبوروهیدرات

گر با یکدی دو ژنوتیپهر  هاکنش، پپتیدهای نشاندار شدو از پایان

 زاشده با استفاده  نشاندارپپتیدهای . در نهایت ندشدمخلوط 

نمک  C18 Sep-Pak  (Waters, United Kingdom) کارتریج

 زدایی شدند.

 :WAXو  SCXای هپپتیدها با استفاده از ستون جداسازی

دو نوع ستون انجام شد. بدین استفاده از با  جداسازی پپتیدها

 SCXابتدا پپتیدهای نشان دار شده با استفاده از ستون  منظور
)changexation ECtrong S( Southborough,  BioPureSPN™(

)MA, USA  با ستون و سپسWAX )xchangeEnion Aeak W( 

), Southborough, MA, USABioPureSPN™(  و براساس

با  جداسازیشدند. مزیت  جداهای شرکت مربوطه دستورالعمل

هردو نوع ستون نسبت به کارگیری فقط یک نوع ستون این است 

و جلوگیری کردن از دست رفتن  نرخ بازیابیعث افزایش که، با

فرکشن  74تعداد  در مجموعشود. تعداد بیشتری از پپتیدها می

 بدستهای فرکشن دست آمد. بهسویا برای هر دو نوع ژنوتیپ 

به نام  حاوی فیلتر یهاتیپپیپت ی از هر دو ستون به وسیلهآمده 

ZipTip (Millipore ZipTip Pipette Tips)  نمک زدایی شدند. در

نهایت تجزیه و تحلیل کروماتوگرافی مایع با طیف سنجی 

های حاصله برای فرکشن (LC-MS/MS)متوالی دو گانه جرمی

 انجام شد.

 سازی پپتیدهامیو ک های کامپیوتریتجزیه و تحلیل

(Quantitative phosphoproteomic analysis): ی خام هاداده

سازی و مشخص کردن میه منظور کب LC-MS/MSحاصل از 

 Mascot افزاربا استفاده از نرمدر ابتدا  هانوع پپتیدها و نقش آن

Daemon (Version 2.6.0 64-bit, Matrix Science) ( 

(Chambers et al. 2012مبتنی برPSM identification پایگاه  و

زار افنرم توسطو در ادامه  پایگاه دادهبه عنوان  NCBI اطلاعاتی
SQUA-D (Stable isotope-based Quantitation-Dimethyl 

)1.0labeling, Version  که مبتنی بر Quantitation مورد است ،

از آنجایی که هدف از این  .(Liu et al. 2018) ندبررسی قرار گرفت

به  تحملها و فاکتورهای دخیل در مطالعه، بررسی فعالیت پروتئین

ها )افزایش و رسی سطوح تغییرات آنخشکی سویا و همچنین بر

 رقم متحملهای کاهش بیان( بود، بنابراین فقط به بررسی پروتئین

 Foldبرای بدست آوردن تحت تنش خشکی پرداخته شد. 

change  رقم ، سطوح تغییرات یک پپتید در رقم متحملپپتیدهای

تقسیم بر سطوح تغییرات همان پپتید در رقم حساس به  متحمل

 رقم متحملمیزان تفاوت میان  Fold changeشد. در واقع خشکی 

 Foldدهد. مقادیر مثبت برای یک نوع پپتید را نشان می و حساس

change به خشکی  رقم متحملی افزایش بیان پپتید در هدهندنشان

ی کاهش بیان پپتید در هدهندنشان Fold changeو مقادیر منفی 

 به خشکی است. رقم متحمل

 Geneو  InterPro protein domainهای یه و تحلیلتجز

Ontology: های پروتئینی برای ها و فعالیت گروهبررسی دومین

تحت تنش خشکی دارای بیان در رقم متحمل و  ی کهپپتیدهای

ها به انجام تجزیه و تحلیل دومینمعناداری بودند، انجام شد. 

 DAVID (v6.8)صورت آنلاین و با استفاده از پایگاه داده 
ntegrated Iisualization and Vnnotation, Aatabase for D(
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)iscoveryD )/https://david.ncifcrf.gov(  .صورت گرفت

 Gene Ontologyهمچنین  تجزیه و تحلیل عملکردی پپتیدها یا 

 Molecular)که دارای سه بخش شامل: عملکرد مولکولی

function:MF)  در سلول صورت گرفته یهاتیفعال بیان کننده، 

بیانگر قسمتی از سلول  ( (Cellular component: CCجزء سلولی 

که پروتیین مورد نظر در آن یافت می شود و فرآیندهای زیستی 

((Biological processes: BP دهنده فعالیت بیولوژیکی  نشان

 آنلاینابزار  از، با استفاه ندک که ژن در آن شرکت می است

GENEONTOLOGY )/http://geneontology.org( .انجام شد 

 

  و بحث نتایج

 

ی نشاندار شده به روش هاپروتئینسازی میو ک تجزیه و تحلیل

Dimethyl labeling  و حساس سویا حملژنوتیپ متمربوط به دو 

در حین اعمال . که تحت تنش خشکی قرار گرفته بودند انجام شد

گیری شد ها هر دو روز یکبار اندازهمیزان آب برگ ،تنش

در مقایسه با ژنوتیپ  دست آمدهبه(. بر اساس نتایج 1)شکل

و  8به خشکی، آب کمتری در روزهای  ژنوتیپ متحملحساس 

دارای میزان بیشتری آب در و  (p < 0.05)از دست داد  10

(.  در هر تکرار استخراج پروتئین کل از 1شکلهایش بود )برگ

ی هر دو نوع ژنوتیپ حساس هگرم از بافت گیاهان تیمار شد 45

با استفاده از  ،(پس از اعمال تنش روز  10) و متحمل به خشکی

 PVP ((Guo etکننده پروتئین مبتنی بر اوره و حاوی بافر دناتوره

al. 2011 197-310حدود  میزان پروتئین حاصل .شد انجام 

و میزان پپتید حاصله بعد از  تکرارگرم پروتئین برای هر میلی

 .بود تکرارگرم برای هر میلی 150-180حدود میهضم آنزی

های ی ستونگیری به وسیلهو فرکشن نشاندار سازیبا 

SCX/WAX ،74  فرکشن حاصل شد. میزان پپتیدها در این

میکروگرم بود. در نهایت  32تا  8/0ی ها در دامنهفرکشن

قرار گرفتند.  LC-MS/MSها تحت تجزیه و تحلیل فرکشن

دی شناسایی آیبه منظور  LC-MS/MSم حاصل از های خاداده

ها سازی آنو کمی (Peptide ids identification)پپتیدها 

(Quantification) های افزاربا استفاده از نرمMascot  وSQUA-

D، گرفتند. مورد بررسی قرار 

 

                                                                                   .       در طول تنش خشکی سویا مورد مطالعه رقمدر دو  آب درصد -1شکل      
 (n.s  :no significant difference دار در سطح احتمال و * : معنیp ≤ 0.05) 

Fig1. The water  percentage of  the two studied soybean cultivars 

during drought condition. n.s stands for no significant difference and * 

stands for p ≤ 0.05. 
 

FDR (iscovery dalse Fبراساس نتایج به دست آمده با احتساب 

ater) 1%شده با  نشاندار پپتید 17787وع تعداد ، در مجم

شناسایی  (L/H isotopic peptides)های سبک یا سنگین ایزوتوپ

شدند. با استفاده از فیلترهای مختلف برای شناسایی پپتیدهایی که 

پپتید  874تعداد دار بود، ها در رقم متحمل معنیتغییرات بیان آن

 Non-redundant/ unique)تکرارپذیر و منحصر به فرد 

repeatable peptides)  .پپتیدهایی که حداقل شناسایی شدند

بودند، بعنوان  PSM (atchingmpectrum septide P)دارای دو 

پپتید  874این  شدند. در نظر گرفته تکرار پذیری، شاخص جهت

 ،در مقایسه با رقم حساسو  بوده گروه پروتئینی 260مربوط به 

 ری در رقم متحمل بودند.دارای تغییرات بیان معنادا

( گروه %55) 142 در رقم متحمل، گروه پروتئینی، 260این  میاناز

مهمترین  ( گروه کاهش بیان نشان دادند.%45) 118 افزایش بیان و

شامل  تئینی دارای افزایش بیان معنادارهای پروگروه

lipoxygenase،Heat shock 70 kDa protein ،Ferredoxin--

NADP reductase ،Glycine-rich protein 2-like ،

Dehydrin،Chlorophyll a-b binding protein ،Oxygen-

dependent coproporphyrinogen-III oxidase ،Fructose-

bisphosphate aldolase 1،ATPase 11 plasma membrane-

type-like ،Clathrin interactor EPSIN 2-like ،Cytochrome 

b6 ،Thioredoxin-like،Peroxisomal ascorbate peroxidase ،

Photosystem I P700 apoprotein A2  .بودند 
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، اجزا سلولی )فرآیندهای زیستیهر سه قسمت دسته بندی این آنالیز  ادار تحت تنش خشکی. برای پپتیدهای دارای تغییرات بیان معن GOنتایج تجزیه و تحلیل  -2شکل 

 GO ر دسته بندیهی موجود در هاپروتئین gene number و fold enrichment نشان داده شده است. هر دایره ی منحصر به فرد نشان دهنده یو فعالیت مولکولی( 

 است.
Fig 2. GO analysis of the peptides illustrating the biological processes, cellular component and molecular function altered significantly by 

drought stress. Each unique dot represents the fold enrichment and gene number of a protein in each specific GO category. 
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کاهش بیان معناداری  کههای پروتئینی همچنین مهمترین گروه

 Translation elongation factor نشان دادند عبارت بودند از:

SPT6 ،Elongation factor 1-alpha-like isoform X1 ،Plant 

Raf-like kinase 20 ،Pyruvate kinase ،RNA polymerase II 

degradation factor 1 ،Bowman-Birk type protease 

inhibitor-like precursor. 

، با استفاده از Gene Ontologyتجزیه و تحلیل عملکردی یا همان 

 )GENEONTOLOGY )/ntology.orghttp://geneo لاینابزار آن

دار دارای افزایش و کاهش معنیکه ی یو برای هر دو نوع پپتیدها

برای  2شکل در  بودند انجام شد. ژنوتیپ متحملسطح بیان در 

 Foldبه همراه  هادستهترین مهم GO, تجزیه و تحلیلهر قسمت 

enrichment نشان داده شده است.مربوطه ی هاو تعداد ژن 

در فرآیندها و مسیرهای  BPندی شده در زیرگروه بهای دستهپپتید

، Glyceraldehyde-3-phosphateو  ATPزیستی بیوسنتز 

، فتوسنتز و واکنش به نور، پاسخ به polyolو  Alditolکاتابولیک 

شیمیایی، متابولیک مشتقات قندی و مواد استرس اکسیداتیو و 

ارگانیک،  آلدهید سلولی، تنفس سلولی، متابولیک مواد و اسیدهای

پاسخ به ترکیبات دارای اکسیژن، انتقال درون سلولی پروتئین و 

. همچنین مهمترین دخیل هستندپپتید و انتقال غشایی پروتون 

 :شامل MFبندی شده در زیرگروه های دستهپپتیدهای فعالیت

کلروفیل و کلروپلاست، فعالیت اکسیدوردوکتاز و اتصال به 

Ferredoxin-NADP+ reductase ،فعالیت کاتالیکی و لیگازی ،

 L-ascorbateی الکترون و پروتون غشایی، فعالیت هانتقال دهند

peroxidaseی هکنند، فعالیت کانال پروتونی و کاتیونی و تنظیم

 در نهایت پپتیدهای دسته ترجمه و اتصال به نوکلئیک اسید بود.

ها و اجزاء یکی از اعضای کمپلکس CCبندی شده در زیرگروه 

 Clathrin-coated vesicleسلولی فتوسیستم یک و دو، 

membrane غشاء تیلاکوئیدی کلروپلاست و پلاستید، غشاء ،

فتوسنتزی، کمپلکس پروتئینی غشاء پلاسمایی، استرومای 

 Proton-transportingکلروپلاست، کمپلکس اکسیدوردوکتاز، 

ATP synthase complex .و میتوکندری بودند 

که افزایش و  (InterPro domains)هایی پروتئین دومینبررسی 

در مقایسه با ژنوتیپ  ژنوتیپ متحملداری در کاهش بیان معنی

شد که  دومین 61در مجموع منجر به شناسایی  ،اندحساس داشته

 دومین 23افزایش بیان و تعداد  دومین 38ها تعداد از میان آن

هایی که دارای افزایش بیان دومینکاهش بیان داشتند. از مهمترین 

 Cold-shock protein domain ،Chlorophyllبه  توانمیبودند 

a/b binding protein domain،Zinc finger CCHC-type 

domain ،Ferredoxin Reductase domain  وDehydrin domain 

-Serine هایی ماننددومینو... اشاره کرد. از طرفی 

threonine/tyrosine-protein kinase catalytic domain ،

Ribosomal protein L2 domain ،P-loop-containing 

nucleoside triphosphate hydrolase domain  و... کاهش بیان

 (.1داشتند )جدول

 ژنوتیپ متحمل. دار دری افزایش و کاهش بیان معن دارای اینترپرو هایمهمترین دمین  -1جدول
Table 1. Interpro domains significantly regulated in drought tolerant cultivar 

Down regulated domains Up regulated domains 

Nucleotide-binding adaptor shared by  APAF-1, R proteins, 

and CED-4 domain 

Photosystem I PsaA/PsaB domain 

Serine-t hreonine/tyrosine-protein kinase  catalytic domain Glutathione S-transferase domain, N-terminal domain 
Concanavalin A-like Lectin/glucanase domain Cold-shock protein domain 
P-loop-containing nucleoside triphosphate  hydrolase domain Stm1, N-terminal domain 
Ribosomal protein L2 domain Hyaluronan/mRNA-binding protein domain 
FAS1 domain Ferredoxin Reductase domain 
Nucleoside diphosphate kinase Clathrin light chain domain 
Disulphide isomerase ATPase, alpha/beta subunit, nucleotide-binding domain 
Chaperonin Cpn60 domain Lipoxygenase, plant domain 
Translation protein SH3-like domain Annexin, plant domain 
lipocalin, ApoD type domain Chlorophyll a/b binding protein domain 
 Oxidoreductase FAD/NAD(P)-binding domain 
 Zinc finger, CCHC-type domain 
 N-terminal domain of remorin 
 Dehydrin domain 
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 Functional GOو  Quantitative proteomicsهای براساس داده

های به خوبی شناخته شده که نقش این مطالعه، تعدادی از پروتئین

، به طور واضح و جالب شناسایی خشکی دارند تحملاساسی در 

های عملکردی ر دستهها دها، بیشتر آناز میان این پروتئین شدند.

های آزاد اکسیژن، فتوسنتز، مهاری رادیکال سوخت و ساز انرژی،

ی بیان ژن و ترجمه، هفعالیت کانالی و انتقال مواد، تنظیم کنند

سوخت و ساز مشتقات قندی و مواد ارگانیک و کاتابولیک 

ها و که از روشطور مشابه هنگامی  قندهای الکلی قرار گرفتند. به

 تحملی هاکاروزارهای مشابه پروتئومیکس برای شناسایی سازاب

 ) ، گندم ای )برنجلپهگیاهان تکبه خشکی در دو رقم متضاد، در 

(Wu et al. 2016ذرت ، (Nobuyuki  et al. 2010)و دولپه ) ای

 .Kim et al).) ، نخود(Takahashi et al. 2020)، لوبیا  زمینی)سیب

( استفاده شد، مشخص شد Bündig et al. 2016)) ، تنباکو2013

به طور کلی در  بودند، دارییی که دارای تغییرات معنهاکه پروتئین

 سازوسوخت، ی آمینههااسید، گلوتاتیون، هاکربوهیدراتظیم تن

ی هاردوکس هومئوستازی و تنظیف اکسیژن، سوکروز و نیتروژن

 فتوسنتز و تولید انرژی، ی دفاعیهاپاسخ، هاسنتز پروتئین، آزاد

 کنند. مینقش ایفا 

ی یونی و هاافزایش سطوح چندین پروتئین مربوط به کانال 

ین که انحو بارزی بیانگر آن است ، به حمل و نقل غشاییسیستم 

ها و کار انتقال یونوبه خشکی سویا ممکن است ساز رقم متحمل

ایی سزه نقش به طور موثری توسعه داده باشد که مواد مغذی را ب

در سازگاری گیاهان سویا در پاسخ به تنش خشکی و کم آبی 

دهنده نقش  پیشین که نشانهای دارند. این فرضیه بر اساس یافته

بسیار مهم سیستم حمل و نقل و کانالی در کنترل فعالیت 

و  اسمزیکننده، انتقال سیگنال، حفظ فشار های تنظیمپروتئین

 زیستیهای جذب مواد مغذی از خاک هنگام مواجه شدن با تنش

. (Nobuyuki  et al. 2010) شوداست، تایید می زیستیو غیر

ی هاپروتئینفراوانی  تغییر در ین فرض کهاهای این مطالعه با یافته

 انندی رونویسی مهانوکلئیک و فاکتورشونده به اسیدمتصل

Glycine-rich protein 2-like  شکی خ تنشبا سازگاری گیاه به

و تنظیم بیان  RNA سازوسوختو ممکن است در  هستند مرتبط

 Marondedze et al. 2019). ) مطابقت دارد دننقش داشته باشژن 

ی هاترین یافتهیکی از مهم Glycine-rich protein 2-likeپروتئین 

در  هشد محافظت دومیندارای یک  روتئیناین پ .این مطالعه است

است و مشخص شده  S1-like cold-shock domainگیاهان به نام 

 .Karlson et al)شود بیان آن بیشتر میاست که با کاهش دما 

، AtCSP1 ،AtCSP2. در آرابیدوپسس چهار پروتئین (2003

AtCSP3  وAtCSP4  خاص هستند.  مطالعات  دومیندارای این

و  AtCSP1 ،AtCSP2های اند که پروتئینی پیشنهاد دادهقبل

AtCSP3  آرابیدوپسیس شرکت دارند گیاه به خشکی در  تحملدر

(Kim et al. 2013).  همچنین براساس مطالعات بسیار قوی، نشان

احتمالا نقش چاپرونی دارند  CSPهای داده شده است که پروتئین

ها در شرایط کم آبی زنی دانههو بنابراین بر تنظیم بیان ژن و جوان

این نتایج به طور قوی  (Kim et al. 2013). گذارندتاثیر می

دهند که افزایش بیان این پروتئین ممکن است در پیشنهاد می

داشته باشند.  به خشکی در سویا نقش مهمی تحملتنظیم پاسخ 

هایی با کاهش بیان تجزیه و تحلیل بیوانفورماتیکی پروتئین

دار، تعدادی از کینازها را شناسایی کرد که کاهش بیان این یمعن

 تحملدر تنظیم سیگنالینگ خشکی و ایجاد کینازها ممکن است 

 .Takahashi et al)به خشکی در سویا شرکت داشته باشند 

2020). 

یک پروتئین که  Glyceraldehyde-3-phosphateهمچنین 

ubiquitous ساز سلولی و پاسخ ودر سوختهای مهمیاست نقش

و در این  )et al  Xixi .1920) کندهای غیرزنده ایفا میبه تنش

های دخیل در مسیر بیوسنتزی آن افزایش بیان مطالعه پروتئین

ای همچنین افزایش سطوح پراکسیدازها و اکسیدازهد. نشان دادن

 دهد که این رقممختلف در این مطالعه، به طور قوی پیشنهاد می

متحمل به خشکی سویا ممکن است در کاهش و پاکسازی سلول 

تحت تنش که اکسیژن و پراکسید هیدروژن ی فعال هاگونهاز 

 ، به طور موثرتری عمل کند.می یابندافزایش خشکی 

بسیار ی های این مطالعه، پروتئینهابراساس یافته ه طور کلیب

به تنش خشکی در گیاه سویا نقش دارند،  تحملمهمی که در 

ی با هادومینعلاوه بر دارا بودن  هااین پروتئین شناسایی شدند.

از  توانمیدر فرآیندهای زیستی مختلفی شرکت دارند که ارزش، 

های فتوسنتزی، انرژی، فعالیت سوخت و سازبه  هامهم ترین آن
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اکسیژن، فعالیت کانالی و انتقال مواد، تنظیم  ی فعالهاگونه

ی بیان ژن و ترجمه، سوخت و ساز مشتقات قندی و مواد هکنند

  ارگانیک و کاتابولیک قندهای الکلی اشاره کرد.
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Abstract 

Soybean (Glycine Max (L.) Merr), like those maize, wheat, rice and cotton crops, is an 

important agricultural crop traded in the global commodity markets. the production of 

soybean has been curtailed by numerous harsh environmental stresses, especially drought, a 

water deficit state of soil. The isotopic dimethyl labeling was applied to study the 

proteomic changes associated with the drought responses of two contrasting soybean 

cultivars. A total of 874 non-redundant and repeatable peptides were identified among 

17787 peptides in tolerant cultivar (these peptides changed significantly to compare with 

sensitive cultivar) by using MS/MS analysis which corresponding to 260 of protein groups. 

Among these 260 protein groups, there were 142 groups being up-regulated in the drought-

tolerant cultivar under drought treatment and in contrast, there were 118 groups being 

down-regulated by drought-tolerant cultivar. InterPro protein domain enrichment and Gene 

Ontology were performed for functional analysis. According to the results most of these 

proteins are related to photosynthesis activity, energy metabolism, ROS-scavenging 

activity, channel and transporter activity, gene expression and translation regulation, 

Carbohydrate derivative metabolic process, Organic acid and substance metabolic process 

and sugar alcohols catabolic process. 

Keywords: Domain, Gene Ontology, labeling  ، Proteomics, Soybean Drought-tolerant cultivar  
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