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 چکیده

 جهان خشکنیمه و خشک کشورهای از یکی که ایران در اسمزیپروتئینی زعفران در مقابل تنش -مکانیسم مولکولی شناسایی

 با شده اعمال اسمزی تنش بهپروتئینی  پاسخ بررسی برای و منظور بدین. است برخوردار ایویژه اهمیت از شود،می محسوب

آبکشت  کشت روش به (و مرند حیدریهتربت) زعفرانتوده دو  از استفاده با آزمایشی ،6000PEG مختلف هایغلظت

برداری از نمونه اسمزیدو هفته پس از اعمال تنش . دش انجام ای( در گلخانهدر مرحلة رشد رویشی )گیاهچه (هیدروپونیک)

 حیدریهتربتتوده  اسمزی تنش واکنش پروتئینی تحت لحاظ از آمده بدست نتایج طبقبر  د.ش ی انجامکلیه واحدهای آزمایش

لکه  17 بیناز  نشان داد کهتوده همچنین نتایج تجزیه پروتئوم دو . داشت قرار مطلوبتری وضعیت در مرندتوده  به نسبت

و  ششمشترک و تعداد توده لکه پروتئینی بین دو  چهار، تعداد اسمزیتنش  هایدار بین گیاهان شاهد و تیمارپروتئینی معنی

توده  توان اظهار داشت کهاختصاصی می پاسختفسیر  دربودند.  مرندو  حیدریهتربتتوده لکه پروتئینی بترتیب منحصر به  هفت

های پروتئینافزایش فعالیت شامل  و داشته فعالیت اکسیدانیدفاع آنتی مسیر در بیشتر تنش تحت حیدریهتربت ترمتحمل

harpin binding protein 1 و  peroxiredoxin  های مسیر در راخود  آسیب بیشترمرند  ترحساستوده بودند. در حالی که

دخیل در  Thylakoid lumenal 29.8 kDa پروتئین کاهش خصوصاً هاکاهش فعالیت پروتئین از طریقمختلف بیولوژی 

واکنش پروتئینی و مسیرهای متابولیکی  ترینمهم ودو توده در مجموع پاسخ پروتئینی متفاوت  .داشتواکتش نوری فتوسنتز 

 مورد مطالعه زعفران مشخص شد.های توده مهم
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 قدمهم

زعفران جایگاه خاصی در میان محصولات صنعتی و 

صادراتی ایران دارد و در حال حاضر تنها در استان 

سطح زیر کشت آن در ربع قرن گذشته رضوی خراسان 

هکتار افزایش یافته  25000هکتار به بیش از  3000از 

رسیده است تن  140تن به  18و میزان تولید آن از 

(Golmohammadi, 2014; Hosseini & Rahimi, 

(. درآمد حاصل از کاشت زعفران برابر یک سوم از 2018

فروش محصول آن می باشد، لذا درآمد قابل توجهی 

نصیب زارعین می گردد. از این بابت کشت این محصول 

توجیه اقتصادی داشته و در صورت ایجاد و تحول در 

هایی جهت الخصوص بهبود روشزمینه زراعت آن )علی 

کاهش عوامل محدود کننده عملکرد این محصول( 

ارزش افزوده آن را چندین برابر کرده که در این بین 

-درآمد چشمگیری نصیب کشاورزان و اقتصاد کشور می

  (.Golmohammadi, 2014گردد )

 و بوده یمصرف کم اهیگ آب، مصرف لحاظ به زعفران

اسمزی حاصل از  تنش نحو نیبهتر به تواندیم معمولاَ

 گرم طیشرا در زعفران گرچه. دینما تحمل را آب دکمبو

 اهیگ نیا به یآب تنش اعمال یول کند،یم رشد خشک و

 ,.Pazoki et al) شد خواهد آن عملکرد کاهش سبب

2013; Khashei Siuki et al., 2015 .)شناخت با 

 و اسمزی تنش به تحمل جادیا در ر،یدرگ یهاژن

 اکثر در زعفران از توانیم مناسب، یبوم ارقام انتخاب

 محصول زانیم متفاوت، ییهوا و آب طیشرا با مناطق

 ;Bery, 2007) نمود دیتول قابل توجهی

Ghorbanpour et al., 2020به اتکاء این اساس (. بر 

 اصلاح بهبود و جهت در تلاش و ارقام ژنتیکی پتانسیل

 اسمزیبه  تحمل القای در اساسی نقش آنها ژنتیکی

  نماید.می ایجاد

 استفاده تنش با مقابله برای که گیاهان راهکارهایی در

 اساس بر که دارند دخالت های متعددیژن کنندمی

-می تقسیم اصلی دسته به دو پروتئینی هایفرآورده

 هایکه فرآورده کارکردی یا عملکردی، هایژن شوند:

 بر را در گیاه تنش به مقاومت مستقیم، طوربه هاژن این

-شدن پروتئین بیان جهت هاییژن شامل و دارند عهده

اسمزی،  فشار کنندهتنظیم هایپروتئین ، LEAهای

 و سلولی زداییسم در مؤثر هایآنزیم و پرولین بتائین،

 گروه (.Wilkinson & Davies, 2002باشند )غیره می

 نقش آنها فرآورده که هستند تنظیمی هایدیگر ژن

 تنش هایعلامت انتقال تنش، علامت در دریافت مهمی

 کارکردی هایژن بیان کنترل نظیر ها،بیان ژن تنظیم و

 جهت که هاییژن به توانمی گروه ز اینا دارند. عهده بر

 اشاره رونویسی عوامل کینازها و همچنین پروتئین بیان

 (.Shao et al., 2005نمود )

تنظیمی  هایژن وسیله به زعفران گیاه در اسمزی تنش 

-پاسخ هایژن از زیادی تعداد شوند.می کنترل متعددی

 اند.شده گزارش گیاهان در های غیرزیستیتنش به گر

 ظتحفا در تنها نه و شده القاء شرایط تنش در هاژن این

 یهاپروتئین تولید وسیله به برابر تنش در هاسلول از

 برای هاژن تنظیم در دارند، بلکه نقش متابولیکی

د. هستن مؤثر نیز هابه تنش واکنش در علامتی، ترارسانی

 را یهایپروتئین و هاژنتوان بیان کرد که بطور کلی می

 به هستند، دخیل گیاهان در تنش به در مقاومت که

 فعال ترکیبات کارکردی، هایدسته پروتئین چهار

-می تقسیم سیگنالی عوامل و عوامل رونویسی اسمزی،

  .(Shao et al., 2005شوند )

های مطالعه پروتئوم ابزار قدرتمندی برای تفکیک بافت

پروتئینی و روشی مناسب برای بررسی تغییرات 

ها و تغییرات محیطی به ها در پاسخ به تنشپروتئین

 (. درZang & Komatsu, 2007آید )حساب می

 ،سمتعدد با استفاده از روش پروتئومیک مطالعات

غیرزیستی از جمله تنش  تنش از القاپذیر هایپروتئین

 عنوانبه . اندشده شناسایی مختلف گیاهان در اسمزی

تجزیه پروتئوم  ،آزمایشیدر گزارش شده است که  مثال

تحت تنش  2D-PAGEبه روش های برنج گیاهچه

که بعضی از  ه استنشان دادانجام شده و نتایج اسمزی 

، پروتئین calreticulin precursorها از جمله پروتئین

 DnaK-type molecularشوک گرمایی و 

chaperone ند )اهکاهش بیان نشان دادZang & 

Komatsu, 2007.)  ،در آزمایشی به از طرف دیگر

بررسی ارزیابی تأثیر تنش اسمزی بر تغییرات بیان 

های غلاف برگ برنج در مراحل اولیه رشد این پروتئین

های دو پرداخته شد. در این آزمایش گیاهچهگیاه 

ای برنج را به مدت دو تا شش روز تحت تنش هفته

قرار دادند و تجزیه پروتئوم توسط الکتروفورز  اسمزی

، رنگ SDS-PAGEو بعد دوم   IEFدوبعدی با بعد اول

یابی کروماتوگرافی مایع آمیزی آبی کوماسی و توالی

پروتئین  10انجام دادند. نتایج نشان داد که تعداد 
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داری پروتئین کاهش بیان معنی دوافزایش بیان و 

ها مشخص شد که بندی این پروتئینداشتند که با گروه

های دفاعی، تأمین انرژی، متابولیسم، ساختار در فعالیت

 ,Ali & Komatsu)سلولی و ترارسانی پیام نقش دارند 

که  شده استگزارش در این راستا، همچنین . (2006

دهنده پروتئین انتقال ،های برنج تحت تنشدر بساک

 Glyoxalase بیان نشان دادند و همچنینتغییر  لیپید

I  وGST این دو آنزیم که در رقم متحمل تجمع یافتند 

در گیاهان در طی  هستند وگلوتاتیون فرایند وابسته به 

های گوناگون از جمله تقسیم سلول و در پاسخ به تنش

از  (.Imin et al., 2006د )نیابتنش اسمزی افزایش می

 تحتهای جو در تجزیه پروتئوم ژنوتیپطرف دیگر، 

های که ژنوتیپ نتایج نشان داد نیز تنش خشکی

های دخیل در فتوسنتز متحمل و حساس پروتئین

های مرتبط با همراه با سنتز آمینواسیدها و پروتئین

degradation بیان متفاوتی داشتند. این نتایج نشان-

های مرتبط با متابولیسم دهنده این است که پروتئین

کلروپلاستی و تولید انرژی نقش مهمی در سازگاری با 

 ای جو دارندشرایط تنش کمبود آب در مرحله گیاهچه

(Kausar et al., 2013). در آزمایشی دیگر گزارش شد 

 میزان کاهش از برخوردار، 14-3-3 پروتئین نوع یک

 قرار سیگنال هایپروتئین گروه در که شد شناخته

 پروتئینمیزان کاهش همچنین این پژوهشگران  .داشت

superoxide dismutase Cu/Zn های را در سلول

 .Zhu et al) مشاهده کردندتحت تنش  محافظ روزنه

 تنش تحت کلزا پروتئوم تجزیه آزمایش . در(2010

 با مرتبط پروتئینی هایگروه که گردید گزارش خشکی

 و تجزیه با درگیر هایپروتئین سلولی، متابولیسم

 کاهش تنش تحت پیام ترارسانی و هاپروتئین پیچش

 با مرتبط هایپروتئین که حالی در دادند نشان میزان

-پروتئین تولید و پروتئین سنتز ،(فتوسنتز) انرژی تولید

 Koh et) داشتند میزان افزایش سلول در دفاعی های

al. 2015.) ،در آزمایش دیگری روی  از طرف دیگر

، تنش خشکی به مدت هفت روز بر گندم دوروم

های هفت روزه اعمال و با گیاهان شاهد مقایسه گیاهچه

بعدی در  گردید. تجزیه پروتئوم توسط الکتروفورز دو

، رنگ SDS-PAGEو بعد دوم  IPGبعد اول به صورت 

سنجی جرمی نشان داد آمیزی توسط کوماسی و طیف

پذیر دارای تغییرات لکه پروتئینی به صورت تکرار 36که 

بندی این دار بین تنش و شاهد بودند. با گروهبیان معنی

ها ها مشخص شد که سهم نسبی این پروتئینپروتئین

بترتیب بصورت دخالت در گلیکولیز، دخیل در حذف 

(، دخیل در بیوسنتز ROSژن )های فعال اکسیگونه

اسیدهای آمینه، دخیل در چرخه کالوین، درگیر در 

های دفاعی، و دخیل در تنظیم پس از ترجمه مکانیسم

گزارش از طرف دیگر،  (.Caruso et al., 2009بود )

 MPK و AREB ، DREB هایبیان ژنشده است که 

 Real Time-PCR تکنیک از استفاده با زعفران گیاه در

 خشکی تنش تحت گیاه زعفران متفاوت هایاندام در
 در بیان افزایش این داشته است که داریمعنی افزایش

 نتیجه و این بوده متفاوت زایشی و رویشی هایاندام

 در تحمل و هاژن این فرآورده پروتئینی افزایش موجب
 ,Yousefi Javan & Gharari) شودمی خشکی برابر

2018).  

پژوهش حاضر بررسی هدف در مجموع مهمترین 

و مرند  حیدریهتربتتوده های پاسخ پروتئینی دو تفاوت

مشابه و تعیین مهمترین  اسمزیتحت شرایط تنش 

همچنین در این  بود. زمینههای دخیل در این پروتئین

شناسایی مسیرهای مهم متابولیکی موثرتر در  راستا

 .صورت گرفتدر زعفران  اسمزیجهت تحمل به تنش 

 

 هامواد و روش

 تربت حیدریه و مرندزعفران دو توده  حاضر در پژوهش

ای( به روش کشت در مرحلة رشد رویشی )گیاهچه

تحقیقاتی  سیستم آبکشت )هیدروپونیک( در گلخانه

 اسمزیاز نظر پاسخ به تنش  هشتروددانشگاه پیام نور 

 با استفاده از اسمزیو تنش  گرفتندمورد ارزیابی قرار 

6000PEG  د. مواد گیاهی مورد استفاده در این شاعمال

پژوهش در آزمایشی بصورت فاکتوریل در قالب طرح 

تصادفی با چهار تکرار مورد ارزیابی قرار  بلوک کامل

 ند. فاکتور تنش شامل شاهد )بدون استفادهگرفت

6000PEG ،)10% 6000PEG (MP0.26-) ، 6000PEGاز

15% (MP0.39-) 6000 %20 وPEG (MP0.52- )

زعفران در های تودهد و فاکتور دیگر شامل بوحجمی 

 د. شنظر گرفته 

 نظر در ساعت 14 روشنایی دوره آزمایش، مدت در

 و طبیعی روشنایی از نور تنظیم برای و شد گرفته

 التهابی و فلورسانت هایلامپ از استفاده با مصنوعی

-سانتی 15±3 شبانه و 25±3 روزانه دمای. شد استفاده

 نسبی رطوبت. گردید فراهم هاگیاهچه رشد برای گراد
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 درصد 45-60بین آزمایش انجام مدت طول در گلخانه

 صورت به گلیکول اتیلنپلی اعمال. بود نوسان در

 درصد پنج مقدار روز هر تنش، شروع زمان از و تدریجی

 سطح که بطوری بود، تنش سطح به گلیکول اتیلنپلی

دو هفته پس . شد فراهم روز چهار از آن پس درصد 20

 10ها بعد از گذشت روی گیاهچه اسمزیاز اعمال تنش 

از برای تجزیه پروتئوم برداری نمونهروز از سبز شدن، 

 د. شکلیه واحدهای آزمایشی انجام 

-تئینپرو برداری تجزیه پروتئوم انجام و نوعپس از نمونه

مورد  تنش تحت زعفرانهای توده در دهندهپاسخ های

برای تجزیه پروتئوم، از برگ . گرفتندبررسی قرار 

 های هر واحد آزمایشی بطور تصادفی به مقدارگیاهچه

ن گرم وزن شد و درون فویل آلومینیومی در نیتروژ 5/0

ر دین مایع به آزمایشگاه منتقل و تا زمان استخراج پروتئ

 گراد نگهداری شدند.رجه سانتید -80فریزر با دمای 

  TCA-Acetoneروش از کل نیپروتئ استخراج برای 

(Damerval et al., 1986 )رسوب حاصل  .استفاده شد

 g 4.8میکرولیتر بافر لیز ) 400از مرحله قبل توسط 

Urea، NP-40  0.2ml،  Ampholine (pH=3.5-

10) 0.2ml ،Polyvinylpyrrolidone-40 0.5g حل )

دمای اتاق ورتکس گردید. سپس  شده و یک ساعت در

گراد با دور درجه سانتی 25سانتریفوژ در دمای 

g20000  دقیقه انجام شد؛ با انتقال  20و به مدت

جدید، سانتریفوژ با مشخصات قبل  بروشناور به تیو

لیتر از روشناور جهت میکرو 120نهایت  تکرار شده و در

  بارگذاری در بعد اول به کار رفت.

انجام شد.  IPGبعد اول به روش نوارهای  الکتروفورز

 PROTEAN IEF focusingبرای انجام بعد اول از 

tray (Bio Rad و دستگاه )PROTEAN IEF cell 

(Bio Rad))  .سازی سپس متعادلاستفاده شد

(equilibration( نوارها انجام شد )Herbert, 1999 .)

: بعد اول شامل بارگذاری برای ولتاژ تغییر زمانی برنامه

 ساعت، یک برای ولتاژ 150 دقیقه، 30 برای ولتاژ 50

 ساعت، یک برای ولتاژ 750 ساعت، یک برای ولتاژ 300

 یک برای ولتاژ 2000 ساعت، یک برای ولتاژ 1000

 برای ولتاژ 4000 ساعت، یک برای ولتاژ 3000 ساعت،

های ژل ساعت دوازده برای ولتاژ 5000 و ساعت یک

 به صورت دو تکه )شامل ژل جدا کنندهبعد دوم 

(Separating gelو ژل نگه دارنده ) (Stacking gel) 

تهیه گردید.  درصد 15تهیه شدند. ابتدا ژل جدا کننده 

انجام گرفت. در  درصد 5سپس تهیه ژل نگه دارنده 

های بعد دوم قرار ادامه نوارهای بعد اول بر روی ژل

ها متصل شدند. در به آن %1گرفته و با  استفاده از آگارز 

میلی آمپر برای هر  35نهایت عملیات رانش با جریان 

آمیزی با استفاده از محلول سپس رنگ ژل انجام شد.

بری انجام شد.و پس از رنگ R-250آبی کوماسی 

(Destainingژل )برداری مورد استفاده ها جهت تصویر

ها از دستگاه اسکنر جهت تصویر برداری ژل قرار گرفتند.

GS-800Bio-Rad .استفاده شد 

 PDQuestافزار های پروتئینی با نرمتجزیه کمی لکه 

 تکراردار که های پروتئینیلکهدرصد حجمی انجام شد. 

س توسط نرم افزار کمی شده بودند، مورد تجزیه واریان

ی های پروتئینی دارابرای شناسایی لکهقرار گرفتند. 

ای هلکه شدهنرمالافزار حجم نرم دار توسطتغییر معنی

پس از تجزیه واریانس آمد و  بدست پروتئینی

(ANOVA) ،از روش مقایسه میانگین (p0.05 )

LSD دار، از بین نقاط انتخاب شدة معنی شد. انجام

بود،  5/0و یا کوچکتر از  2آنها بزرگتر از  IFنقاطی که 

 IFای دارای مورد انتخاب نهایی قرار گرفتند. نقطه

افزایش  اسمزیبزرگتر از واحد است که تحت تنش 

مقدار نشان داده است. برای کاهش ریسک این مقدار 

ر از کمت IFگرفته شد. در مقابل، نقاط دارای 2بزرگتر از 

هستند و  اسمزیواحد دارای کاهش مقدار تحت تنش 

 مد 5/0در اینجا هم برای کاهش ریسک، مقدار کمتر از 

 نظر قرار گرفت.

های پروتئینی هدف، پس از هضم آنزیمی لکه نهایت در 

( MS/MS) ایدو مرحله جرمی سنجیطیف دستگاه از

 هالکه شناسایی برای  Optizen 2120 UV plusمدل

یک میکرولیتر از پپتیدهای حاصل از هضم شد.  استفاده

نانوکروماتوگرافی  C18 PepMap پروتئینی به ستون 

تزریق شدند. سپس پپتیدها با استفاده از فرمیک اسید 

  C18درصد در استونیتریل رقیق شده و در ستون  1/0

براساس حرکت در فاز معکوس از یکدیگر جدا شدند. 

بعد از آن پپتیدها به اسپکترومتری جرمی پاشیده 

تا  100شدند. محدوده نسبت جرم بر بار پپتیدها بین 

های حاصل از دادهدر نظر گرفته شد.  2000

 Bioworks) افزار بیوورکساسپکترومتری با نرم

software ver. 3.3.1)  به فرمت قابل استفاده با موتور

 در (.Twyman, 2004جستجوگر مسکات تبدیل شد )

 برنامه از استفاده با مربوطه هایپروتئین شناسایی ادامه

 الف

http://www.google.com/url?sa=t&rct=j&q=stacking%20gel&source=web&cd=3&sqi=2&ved=0CDgQFjAC&url=http%3A%2F%2Fwww.promega.com%2Fresources%2Farticles%2Fpubhub%2Fenotes%2Fhow-does-the-stacking-gel-increase-resolution-during-sdspage%2F&ei=-YYUT-SfPIPc8gPupoD-Aw&usg=AFQjCNFay3x97SjbQL0N9NCxYdaFBxK2Rg&cad=rja
http://www.google.com/url?sa=t&rct=j&q=destaining&source=web&cd=1&ved=0CCAQFjAA&url=http%3A%2F%2Fwww.thefreedictionary.com%2Fdestaining&ei=apsUT7ShOoPD8QO1k4XHAw&v6u=http%3A%2F%2Fdualstack.ipv6-exp.l.google.com%2Fgen_204%3Fip%3D95.81.105.108%26ts%3D1326750571221379%26auth%3Drbl2qwvcpehtgn7yj6cp5za75thgem5j%26rndm%3D0.4084450552449458&v6s=2&v6t=5464&usg=AFQjCNFnuaT2ZOZrsWTgMJO39xnqdcGlBw&cad=rja
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 امتیاز انتخاب، مبنای. شد انجام MASCOT برخط

 10 حداقل این بر علاوه و بود( p<0.05) 66 بالای

 انتخاب در پروتئینی هایتوالی همپوشانی درصد

 با حاصله نتایج در نهایت. شد گرفته نظر در هاپروتئین

 Expasy و   NCBI اطلاعاتی های بانک از استفاده

پس از شناسایی  گرفت. قرار بررسی و جستجو مورد

توسط اسپکترومتری دهنده به تنش پاسخهای پروتئین

 هایپروتئین آنها، فعالیت نوع کردنجرمی و مشخص

 گرفتند قرار مشترک گروه در مشابه فعالیت حوزه دارای

ها نمودارهای گروهبندی پروتئین آنها تعداد به توجه با و

 . ترسیم شدند Excellبا استفاده از نرم افزار 

 

 نتایج و بحث

به روش  اسمزیدهنده به تنش های پاسخپروتئین

 پروتئومیک

لکه  17های شناسایی شده تعداد از مجموع لکه

توجه به های رنگ آمیزی شده و با پروتئینی بر روی ژل

های از بین این لکه. آنها انتخاب شدند IFمقدار 

مشترک توده لکه پروتئینی بین دو چهار  پروتئینی

تغییر  حیدریهتربتتوده لکه فقط در  ششبودند و 

تحت  مرندتوده لکه هم تنها در  هفتداشت و  مقدار

در مجموع  کهدار نشان دادند معنی مقدارتغییر  ،تنش

در هر دو  اسمزیدهنده به تنش لکه پروتئینی پاسخ 17

توده شناسایی شد. تصویر ژل مرجع مربوط به دو توده 

نشان داده شده  2و  1 در شکل و مرند حیدریهتربت

توان اظهار داشت که در نتایج میاین بر اساس است. 

 یپیفنوت بروز)که بر اساس  زعفرانمتحمل توده 

های دارای افزایش تعداد پروتئینمشخص شده بود( 

حساس توده نسبت به  اسمزیمقدار در شرایط تنش 

های (. بیشتر بودن تعداد پروتئین1بیشتر بود )جدول 

همچنین  و حیدریهتربتتوده دهنده به تنش در پاسخ

توده دار در این های معنیافزایش مقدار اکثر پروتئین

با توده حساس بیانگر این است که این توده نسبت به 

تحت  بیشتر با مقدارهای مختلف و دادن پروتئیندخالت

توده حساس العمل بهتری نسبت به عکس اسمزیتنش 

در مطالعه پروتئوم  .است جهت حفظ رشد خود داشته

ارقام حساس و متحمل برنج نسبت به تنش خشکی، 

های دارای افزایش مقدار در زیاد بودن تعداد پروتئین

مشابه نتایج مطالعه مشاهده گردید که رقم متحمل 

 Hosseini) باشدمی توده زعفرانروی دو  حاضر

Salekdeh et al., 2002) . بر اساس مطالعات مختلف

شده است که در طی تنش یکسری از مشخص 

یابند و برخی ها افزایش بیان یا کاهش بیان میپروتئین

شوند ها در طی تنش بیان نمیاز پروتئین

(Hashimoto & Komatsu, 2007; Zang & 

Komatsu, 2007 همچنین گزارش شده است که .)

های تحت تنش کمبود آب تعداد لکه برخی گیاهان

های دارای افزایش بیان شتر از لکهدارای کاهش بیان بی

(. از طرف دیگر، Mushtaq et al., 2008است )

دهنده های پاسخمشخص شده است که تعداد پروتئین

به تنش خشکی در سطوح بالاتر تنش بیش از سطوح 

پائین است. به عبارتی هر چه سطح تنش بیشتر شود 

های بیشتری برای مقابله با تنش واکنش نشان پروتئین

کمتر از رقم حساس  دهند و همچنین رقم متحملمی

 & Hashimotoگیرد )تحت تأثیر سوء تنش قرار می

Komatsu, 2007 .)17  تنش  دهنده بهپاسخپروتئین

 MALDI TOF/TOF MSبا استفاده از روش  اسمزی

(. در روش 1)جدول  ندمورد شناسایی قرار گرفت

MALDI TOFانگشتها بروش ، شناسایی پروتئین-

 ,Twymanگیرد )( صورت میPMFنگاری جرم پپتید )

های شناسایی شده در ژل در جایگاه پروتئین (.2004

  اند.نشان داده شده 2 و 1شکل 
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دهنده خهای پروتئینی مشترک پاسکه در آن لکه حیدریهتربتتوده الگوی الکتروفورز دوبعدی )ژل مرجع(  .1شکل 

 های غیر مشترک با حروف انگلیسی مشخص شده است.با شماره و لکه اسمزیبه تنش 
Fig 1. Two-dimensional electrophoresis pattern (reference gel) of Torbat Heydarieh landrace in 

which responsive common protein spots to osmotic stress are identified by numbers and non-

common spots are identified by English letters 
 
. 

 
ه تنش بدهنده های پروتئینی مشترک پاسخکه در آن لکه مرندتوده  )ژل مرجع( الگوی الکتروفورز دوبعدی .2شکل 

 های غیر مشترک با حروف انگلیسی مشخص شده است.با شماره و لکه اسمزی
Fig 2. Two-dimensional electrophoresis pattern (reference gel) of Marand landrace in which 

responsive common protein spots to osmotic stress are identified by numbers and non-common 

spots are identified by English letters. 
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هاای پروتئینای دارای از شناساایی لکاه در مجموع پس

سنجی جرمی، از دار با استفاده از طیفتغییر مقدار معنی

لکه پروتئینی بطور مشترک باین  چهار لکه، 17مجموع 

متحمل و حساس شناسایی شد که تحت تانش توده دو 

همانطور که (. 1نشان دادند )جدول  مقدارتغییر  اسمزی

نشان داده شاده اسات بار طباق  7شکل و  1جدول در 

 اسااس بار هاا در داخال سالول و عملکرد این پروتئین

( Berardini et al., 2004براردینی و همکااران ) روش

های مشترک و پروتئینها انجام شد گروهبندی پروتئین

اسمیلاساایون  دخیاال درمربااوط بااه گااروه ترتیااب ه باا

و بیوسانتز  تولید انرژی، واکنش نوری فتوسنتزنیتروژن، 

و شاکل  1جادول هر کدام یک پروتئین بودند ) نشاسته

-ترباتتوده لکه پروتئینی تنها در  شش(. علاوه بر آن 7

دفااع آنتای تظاهر داشتند که بیشتر مربوط باه  حیدریه

بودند که با توجه باه افازایش آنهاا در جهات  اکسیدانی

. تحت تنش فعالیت داشاتندشرایط همئوستازی تقویت 

دیده  مرندتوده لکه پروتئینی تنها در  هفتدر حالی که 

بودناد واکنش نوری فتوسانتز شدند که بیشتر مرتبط با 

کااهش آنهاا نشااندهنده  مقادارتوجه باه کااهش با که 

، 3و شاکل  1تحت تنش است )جدول توده عملکرد این 

تغییار  الگاوی اسااس بر مجموع علاوه بر آن در(. 7و  4

 تانش همچناین و نرماال شارایط در هااپروتئین مقدار

 هااپاروتئین بارای را( حالت) گروهپنج  توانمی اسمزی

تاوده دو  هار در کاه هااییپاروتئین -الف: کرد مشاهده

و این افزایش  داشتند افزایش مقدارمرند  و حیدریهتربت

 شاماره پاروتئین مانند) بیشتر بود حیدریهتربتتوده در 

-ترباتتاوده هار دو  در کاه هاییپروتئین -ب (.4و   3

و کااهش آن در مقادار داشاتند کاهش  و مرند حیدریه

و  1 شاماره پروتئین مانند) بیشتر بود حیدریهتربتتوده 

 حیدریاهترباتتاوده  در فقاط کاه هاییپروتئین -ج(. 2

 (A کاد با پروتئین مانند) داشتنداز نوع افزایشی  تظاهر

افزایشی  تظاهر مرندتوده  در فقط که هاییپروتئین -د و

 کاه هااییپروتئین-و و (G کد با پروتئین مانند) داشتند

)ماننااد  داشااتندکاهشاای  تظاااهر مرناادتااوده  در فقااط

 (.6، 5، 4، 3)شکل  (Hپروتئین 
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تنش  (،aاهد شاهد )زعفران تحت ش ریهحیدتربتتوده های پروتئینی شناسایی شده در روند تغییرات لکه .3شکل 

 PEG20% (d)اسمزی و تنش   PEG15% (c) اسمزی، تنش PEG10% (b) اسمزی
Fig 3. Change trend of identified protein spots in the Torbat Heydariyeh landrace of Saffron under 

control (a), osmotic stress PEG10% (b), osmotic stress PEG15% (c)  
and osmotic stress PEG20% (d) 
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 سمزیا(، تنش aمرند زعفران تحت شراهد شاهد )توده های پروتئینی شناسایی شده در روند تغییرات لکه .4شکل 

PEG10% (b) اسمزی، تنش PEG15% (c)   اسمزی و تنشPEG20% (d) 
Fig 4. Change trend of identified protein spots in the Marand landrace of Saffron under control 

(a), osmotic stress PEG10% (b), osmotic stress PEG15% (c) and osmotic stress PEG20% (d) 
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و مرند تحت تیمارهای مختلف  حیدریهربتتتوده های پروتئینی مشترک بین دو لکه ات حجمنحوه تغییر -5شکل 

 6000PEGاعمال شده با  اسمزیتنش 
Fig 5. How to change the volume of common protein spots between two landraces of Torbat 

6000stress treatments applied with PEG osmoticHeydarieh and Marand under different  

 

بیشترین تعداد حیدریه تربتتوده  دربطور کلی 

همئوستازی دهنده به تنش مربوط به های پاسخپروتئین

واکنش نوری فتوسنتز  مربوط به سلول و در توده مرند

-بالای این دسته از پروتئیندهنده اهمیت نشان که بود

 است اسمزیها در رشد و نمو گیاه و مقابله با تنش 

. این نتایج مشابه نتایج بدست آمده (7، شکل 1)جدول 

 ،(Proubleva et al., 2001در مطالعه پروتئوم ذرت )

( Naghavi, 2010، کلزا )(Nozu et al., 2006برنج )

ان مواجه در گیاه. باشدمی( Naghavi, 2014و گندم )

شده با تنش کمبود آب انرژی نوری جذب شده از 

های فتوسنتزی بیشتر از نسبت مصرف آن طریق رنگیزه

در چرخه کالوین است که علت آن کاهش فعالیت 

های دخیل در این چرخه کالوین و کاهش فعالیت آنزیم

 Thylakoid lumenal باشد. از طرف دیگر،چرخه می

29.8 kDa protein وتئینی )لکه پرK  وL   در توده

یک پروتئین است که ( مرند با کاهش مقدار تحت تنش

 Kieselbachدر لومن تیلاکوئید قرار گرفته است ) که

et al. 2000 بر اساس همولوگی بالایی که با ،)

نیز گفته  APX4( دارد APXاسکوربات پراکسیداز )

ها شود و قبلاً تصور بر این بود که در حفاظت سلولمی

 Panchuk etهای فعال اکسیژن نقش دارد )علیه گونه

al. 2005.) 

ها در این پروتئیندر تحقیقی دیگر گزارش شد که 

و بازدارندگی زیان نوری به این  IIارتباط با فتوسیستم 

که با توجه به کاهش مقدار این  فتوسیستم نقش دارند

ها در این توده نشان دهنده این است که با پروتئین

به کاهش فعالیت فتوسنتزی در شرایط تنش و توجه 

کاهش استفاده از انرژی نوری زیان نوری در این توده 

 Granlund etباشد )حیدریه میبیشتر از توده تربت

al., 2009ز طرف دیگر، پروتئین(. اphotosystem II 

stability/assembly factor   مشترک پروتئینی )لکه

( که یک پروتئین ه مرندبا کاهش بیان بیشتر در تود 2

اساسی برای تعمیر، ساخت و پایداری کمپلکس 

( و در Plucken et al., 2002باشد )می IIفتوسیستم 

تحت تنش خشکی کاهش  هایاهچهتجزیه پروتئوم گ

(، در Ford et al., 2011میزان آن گزارش شده است )

نسبت به توده  حیدریهتربتدر توده  نیز این آزمایش

 کاهش میزان کمتری نشان داد. مرند
 



 139...کسیپروتئوم روش به یاسمز تنش تحت زعفران ینیپروتئ پاسخ یبررس: نقوی و توسلی

 

   

   

   

   
 

 

 

، A ،B ،Cهای پروتئینی )لکه حیدریهتربتتوده های پروتئینی غیرمشترک در دو لکه محجات نحوه تغییر .6شکل 

D ،E  وF ) لکهو مرند( های پروتئینیG ،H ،I ،J ،K ،L  وM ) ه با اعمال شد اسمزیهای مختلف تنش غلظتتحت

6000PEG 
Fig 6. How to change the volume of non-common protein spots in two landraces of Torbat 

Heydariyeh (protein spots A, B, C, D, E and F) and Marand (protein spots G, H, I, J, K, L and M) 

under different concentrations of osmotic stress applied with PEG6000 

 

 
 

 

 



 1401 تابستانو  بهار، اول، شماره دهمهای زعفران، جلد نشریه پژوهش 140

 

 

 

 

 

 

 

 

 

-تربتهای تودهدر  اسمزیدهنده به تنش و غیر مشترک پاسخ های مشترکتعداد و گروهبندی پروتئین. 7شکل 

 و مرند زعفران حیدریه
Fig 7. Number and grouping of common and non-common responsive proteins to osmotic stress in 

Saffron landraces of Torbat Heydarieh and Marand  
 

 مرحله یا فاز سه دارای کالوین چرخهاز طرف دیگر، 

  کاهشی فاز کربوکسیلاسیون، فاز از عبارتند که باشدمی

 هایروزنه شدن بسته موجب آب کمبود. احیاء فاز و

-دی جریان کاهش باعث امر این و شودمی برگ

 افزایش باعث و شده برگ داخل به اکسیدکربن

 کاهش همچنین و قندها تجمع و نشاسته هیدرولیز

 این همه. گرددمی فتوسنتزی محصولات بازدهی

 افتدمی اتفاق فتوسنتز کاهش نتیجه در تغییرات

(Yordanov et al., 2003 .) مرحله یا فاز سوم چرخه

-های آنزیمی شناخته میکالوین توسط یکسری واکنش

کند تبدیل می RuBPشود که تریوز فسفات را به 

(Macdonald & Bauchanan, 1997 برخی از .)

های واسطه یا میانجی در این فاز شامل آنزیم

sedoheptulose-1,7-biphosphate   وfructose 

1,6-biphosphate aldolase  پروتئینی)لکه H  در

باشند. این دو آنزیم با همدیگر واکنشی را ( میمرندتوده 

کنند که در نهایت نتیجه آن تشکیل کاتالیز می

ribulose-5-phosphate  باشد. سپس میribulose-

5-phosphate  فسفریله شده وRuBP  را تشکیل دهد

که این فسفریله شدن توسط فسفوریبولوکیناز انجام 

شود که در مطالعه حاضر شناسایی شد. بعضی از می

های تولید شده در چرخه کالوین برای -تریوزفسفات

 Tamoi etشوند )بیوسنتز قند و نشاسته استفاده می

al., 2005 در مجموع با توجه به کاهش میزان .)

در مسیر متابولیکی چرخه  مرندتوده ذکر شده،  پروتئین

 بیند.آسیب بیشتری می اسمزیکالوین تحت تنش 

ای مهم در گیاهان ساکارید ذخیرهنشاسته یک پلی

شود که منبع انرژی برای فرآیندهای محسوب می

  
 

4  

 پروتئین مشترک

)Common 

proteins( 

 

6 7 

حیدریهتربتتوده   

Torbat Heydariyeh 

landrace 

مرندتوده   

Marand 

landrace 
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(. در سنتز Kruger, 1997باشد )متابولیکی مختلف می

 ازفسفات گلوکز پیروفسفاتآدنوزین بی: نشاسته سه آنزیم

(1AGPaseنشاسته سنتاز و آنزیم منشعب کننده ،)2 

این (. در Guan & Keeling, 1998فعالیت دارند )

لکه ها شناسایی شد )آزمایش تنها یکی از این آنزیم

با افزایش مقدار بیشتر توده در دو  4شماره پروتئینی با 

بود.  AGPase( که تحت تنش حیدریهتربتتوده در 

AGPase  واکنش تشکیلADP-glucose  و

-تربتتوده در  Iو  B)لکه پروتئینی پیروفسفات غیرآلی 

و  ATPرا از با افزایش مقدار تحت تنش(  حیدریه

glucose-1-phosphate کند. محصول کاتالیز می

-باشد پیشمی ADP-glucoseنهایی این واکنش که 

 ,.Tetlow et alبرای سنتز نشاسته است ) 3ماده

-ADPگلوکز را از  ،سپس نشاسته سنتاز (.2003

glucose  به انتهای غیر کاهنده زنجیره پذیرای در حال

دهد و باعث طویل شدن زنجیره گلوکان رشد انتقال می

α-1,4 دهنده در مرحله سوم آنزیم انشعاب شود.می

طویل شده را جدا کرده  α-1,4نشاسته زنجیره گلوکان 

و همزمان آن را به یک زنجیره گیرنده برای تشکیل 

 ,Guan & Keelingدهد )انتقال می α-1,6لینکاژ 

یک  AGPase(. همچنین اظهار شده است که 1998

بیوسنتز است که شامل دو  4آنزیم محدود کننده نسبت

-sو دو زیرواحد کوچک ) (l-AGPaseزیر واحد بزرگ )

AGPaseباشد که زیرواحدهای کوچک آن نقش ( می

catalytic  برعهده دارند و نقش کلیدی در سنتز

در  (.Kim et al., 2002کنند )نشاسته اجرا می

که در طی تنش اعمال شده با  آزمایشی گزارش شد

-کاهش می AGPaseگلیکول، فعالیت آنزیم اتیلنپلی

 یهارسد که در طی تنش محدودیتیابد و بنظر می

بیوسنتری در جهت افزایش کارایی فتوسنتزی برداشته 

لکه از طرف دیگر،  .(Ye et al., 2013) شودمی

توده )کاهش مقدار در  1پروتئینی مشترک شماره 

مرند( بعنوان توده و کاهش بیشتر در  حیدریهتربت

Glutamine synthetase (GS دخیل در )

 عنصر نیتروژن. نیتروژن شناسایی شداسمیلاسیون 

 ساخت برای و باشدمی تولیدمثل و رشد کلیدی

 گیاهان. است ضروری نوکلئیک اسیدهای و هاپروتئین

                                                           
1lucose pyrophosphorylaseg-ADP 
2branching enzyme 
3precursor 
4rate 

 هایآنزیم درون را نیتروژن از بالایی مقادیر توانندمی

. کنند ذخیره روبیسکو مانند کربن تثبیت در درگیر

 remobilization و معدنی نیتروژن ساخت اصلی مسیر
 رسیده اثبات به بیوشیمیایی سطح در گیاهان در آن

 این کلیدی آنزیم( 1مشترک پروتئینی لکه ) GS. است

 تثبیت به وابسته فسفات تری آدنوزین و است مسیر

 تشکیل برای گلوتامات δ-carboxyl گروه به را آمونیوم

 آنزیم توسط آن برعکس و کندمی کاتالیز گلوتامین

-2 و گلوتامین تبدیل که شودمی انجام سنتاز گلوتامات
oxoglutarate دارد برعهده گلوتامات مولکول دو به را 

(Stéphanie et al., 2009 .)در که است شده گزارش 

 پپتیدهایپلی فراوانی شوری و خشکی تنش به پاسخ

 GS که حالی در یابد،می کاهش آن فعالیت و GS آنزیم

 بیان سطح مقدار یا و داده نشان بیان افزایش سیتوسولی

 Santos et) کندمی حفظ برگ در تنش طی در را خود

al., 2004.) 

 MDHsهای گوناگونی از های گیاهی ایزوفرمدر سلول
-تربتتوده در  A)مالات دهیدروژناز( )لکه پروتئینی 

شناسایی شده ( با افزایش مقدار تحت تنش حیدریه

کوآنزیم اختصاصی، مکان است که تفاوت آنها در 

 ,.Minarik et alباشد )زیرسلولی و عمل بیولوژیکی می

2002  Ma, 2004; Ding & در گیاهان پنج گروه .)

 chloroplastوجود دارد که عبارتند از:  MDHمختلف 

NADP-dependent MDH ،mitochondrial 

NAD-dependent MDH ،microbody NAD-

dependent MDH ،chloroplast NAD-

dependent MDH  وcytosolic NAD-dependent 

MDH  (Ding & Ma, 2004 بطور کلی .)MDHs 
تبدیل داخلی اگزالواستات و مالات را با استفاده از 

کنند کاتالیز می NAD/NADPسیستم کوآنزیم 

(Minarik et al., 2002.)  مالات دهیدروژناز یک آنزیم

اگزالواستات  5لباشد که تبدیمهم متابولیسم سلولی می

(. Musrati et al., 1998کند )و مالات را کاتالیز می

مقدار این آنزیم در شرایط تنش برای فراهم کردن 

انرژی مضاعفی که گیاه در طی تنش نیاز دارد، افزایش 

همانطور که در این (. Guicherd et al., 1997یابد )می

افزایش سطح آنزیم مالات آزمایش نیز مشاهده شد، 

)مانند افزایش متحمل توده هیدروژناز در طی تنش در د

و  1( )جدول حیدریهتربتدر  Aمقدار لکه پروتئینی 

                                                           
5conversion 
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نشاندهنده نقش این آنزیم برای سازگاری با ( 3شکل 

حساس سطح این توده ، در حالی که در باشدتنش می

آنزیم تحت تنش کاهش نشان داده است که مشابه 

 Guicherd et) باشدمیآزمایش سایر محققان نتایج 

al., 1997; Kausar et al., 2013).  ،از طرف دیگر

Triosephosphate isomerase  پروتینی )لکه

-تربتبا افزایش مقدار بیشتر در  3مشترک شماره 

-تربتبا افزایش مقدار در  Dو لکه پروتئینی  حیدریه

 مرحله)( یک آنزیم درگیر در مسیر گلیکولیز حیدریه

باشد که ایزومریزاسیون می( انرژی تولید اولیه

dihydroxyacetone phosphate  وD-

glyceraldehyde-3-P کند )را کاتالیز میCui et al., 

که در تجزیه در آزمایشی دیگر مشاهده شد (. 2005

پروتئوم این آنزیم در طی تنش خشکی کاهش بیان 

سایر محققین . (Xue et al., 2008) نشان داده است

که میزان بیان این پروتئین در رقم  ندداشت اظهارنیز 

 ,Naghavi) باشدحساس کمتر از رقم متحمل می

گزارش شده است که در طی  در حالی که،. (2014

این آنزیم افزایش رقم متحمل، تنش غیرزیستی و در 

که در این  (Moller et al., 2011بیان داشته است )

و  1ل پژوهش نیز مشابه این نتایج بدست آمد )جدو

 (.3شکل 

 Jپروتئینی  ها از نظر نوع عمل لکهگروه دیگر از پروتئین

های مربوط به پروتئین با افزایش مقدار در توده مرند

دخیل در انتقال پروتون نقش دارند. بیشتر انرژی مورد 

ها در میتوکندری و از طریق فرآیند نیاز سلول

شود. مرحله نهایی اکسیداتیو تشکیل می-فسفریلاسیون

 )لکه F1F0-type ATP synthaseاین فرآیند توسط 

 در توده مرند با افزایش مقدار تحت تنش( Jپروتئینی 

که در غشای داخلی میتوکندری قرار گرفته است انجام 

نامیده  Vشود. این آنزیم که همچنین کمپلکس می

شود از انرژی حاصل از شیب پروتون ایجاد شده بین می

و  ADPای میتوکندری استفاده کرده و از دو غش

سازد. این شیب پروتون در طی می ATPفسفات معدنی 

کاهش اکسیژن توسط زنجیره انتقال الکترون )کمپلکس 

I-IVمستقر در غشای داخلی میتوکندری ایجاد می )-

 ATP synthase(. Saraste, 1999شود )

توده  با افزایش مقدار در J)لکه پروتئینی  میتوکندریایی

( دربرگیرنده F0دارای یک دامنه هیدروفوبیک ) مرند(

کانال عبور پروتون است و همچنین دارای یک 

hydrophilic ATPase  دامنه(F1 که شامل )

و فسفات  ADPدهنده اتصال بین نوکلئوتید آدنین انجام

با در تحقیقی  (.Stock et al. 2000) باشدمیمعدنی 

روزه  30های برنج ژنوتیپمطالعه پروتئوم برگ پرچم 

روز تنش  20که بعد از  نشان دادندتحت تنش خشکی 

در  mitochondrial F1-ATPaseمیزان پروتئین 

افزایش کمتری نسبت  Zhenshan97Bژنوتیپ حساس 

. از طرف (et al., 2012 Ji) به رقم متحمل داشتند

 ATPهای مرتبط با سنتز دیگر، افزایش مقدار پروتئین

های غیرزیستی شامل خشکی و تنش تحت شرایط

 Wangشوری در چند مطالعه قبلی گزارش شده است )

et al. 2008; Guo et al. 2012.) ،از طرف دیگر 

Alpha-soluble NSF attachment protein  لکه(

 Mو لکه پروتئینی  حیدریهتربتتوده در  Cپروتئینی 

درون ارگانی و  تبرای اتصالا SNAPsیا ( مرندتوده در 

باشد همچنین نقل و انتقالات وزیکولی ضروری می

(Stenbeck, 1998 همچنین مطالعات اخیر نقش این .)

دهد های گرده نشان میهها را در رشد لولگونه پروتئین

ه شوند بنامیده می SNREکه  SNAPهای زیرا گیرنده

عنوان واسطه انتقال اجزای خارجی و داخلی رشد نوک 

  ,Guo & Mccubbinاند )های گرده شناخته شدهدانه

این  افزایش مقداررسد (. بنابراین به نظر می2012

و کاهش مقدار  حیدریهتربتتوده در ( 3)شکل پروتئین 

-نشانبترتیب تحت تنش ( 4مرند )شکل توده آن در 

 تغییراتو  سلولیفعالیت درون  و کاهش افزایشدهنده 

تداوم  در شرایطتواند و میباشد ی اندامارتباطات بین 

 هایلوله یا عدم رشد رشد رویتنش در مرحله زایشی 

 گذارد.بتولید مثل گیاه تأثیر روی  و در نهایتگرده 

در  F)لکه پروتئینی  peroxiredoxinپروتئین های 

بصورت با افزایش مقدار تحت تنش(  حیدریهتربتتوده 

گسترده در بافتها بیان می شوند و در میتوکندری ها، 

تولید پراکسی زوم ها و سیتوسول یافت می شوند. 

peroxiredoxin  ر داکسیدانی دارد فعالیت آنتیکه

های غیرزیستی صورت بسیاری از مطالعات در اثر تنش

 Samaj & Thelen, 2007; Dehghaniگرفته است )

Bidgoli et al., 2019.)  مکان سلولی این پروتئین ها

بیانگر آن است که نقش بسیار مهم آنتی اکسیدانی در 

هستند، ایفا  ROSاندامک های سلولی که منبع اصلی 

ها علاوه بر فعالیت آنتی می کنند. این پروتئین

اکسیدانی، در کنترل انتقال سیگنال هم فعال هستند. 
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این پروتئین که حاوی سیستئین می باشد، به  Nانتهای 

اسید سولفنیک اکسیده شده که این خود پلی برای 

است. در واقع می توان گفت بر اثر واکنش با پراکسیدها 

 copper/zinc superoxide dismutaseفعالیت آنزیم 

 2type انجام شده و آنزیم  2O2Hبه  ROSتبدیل 

peroxiredoxin  2مولکولO2H در  و یا می کندرا اح

بعنوان  peroxiredoxinبسیاری از مطالعات پروتئین 

پروتئین پاسخ دهنده به تنش مطرح شده است 

(Hashimoto et al., 2009.)  بیشتر و فعالتر حضور

لکه ) حیدریهتربتتر متحملتوده این پروتئین در 

( نقش این پروتئین را در تحمل تنش Fپروتئینی 

از سوی دیگر، شواهدی . (3)شکل  شوری نشان می دهد

های دفاعی علیه تنش در از کاهش کلی مکانیسم

 های رقم حساس به وسیله شناسایی فراوانیگیاهچه

شناخته    harpin binding protein-1کمتر پروتئین

-شده است که پاسخ حساسیت را در گیاهان ایجاد می

(. از طرف دیگر، Michaletti et al., 2018کند )

که کدکننده پروتئین  hrf1افزایش بیان بیشتر ژن 

harpin باشد )لکه پروتئینی میE  با افزایش بیان در

های برنج متحمل (، در گیاهچهحیدریهتربتتوده 

شدن خشکی گزارش شده است که این امر موجب بسته

ها، افزایش آبسیزیک اسید، پرولین و محتوای قند روزنه

(. مشاهدات Zhang et al., 2011ده است )محلول ش

چندگانه مستقل در بهبود و توسعه تحمل تنش 

زا، یک های وابسته به بیماریغیرزیستی توسط ژن

های غیرزیستی و را بین تنش ایکنندههمپوشانی تنظیم

علاوه  (.Sharma et al., 2013دهد )زیستی نشان می

در توده  G)لکه  حرارتیهای شوک پروتئینبر این، 

و  1حیدریه با افزایش بیان )جدول تربتتر متحمل

های مولکولی بوده و باعث در زمرة چاپرون (3شکل 

هایی که در خوردگی دوباره پروتئینپایداری و بهبود پیچ

 گردداند میهای گوناگون باز و تجزیه شدهطی تنش

(Zang & Komatsu, 2007) نقش تعیین کننده در  و

ها به علیه تنش برای برگرداندن پروتئینحفاظت گیاه 

سلول  شکل طبیعی اولیه آنها و در نتیجه همئوستازی

ها (. این پروتئینWang et al., 2004برعهده دارند )

، 8ترامکانی، 7آنها بازسازی، 6مسئول پیچش پروتئین

                                                           
6folding 
7assembly 
8Translocation 

باشند و همچنین به ها و غشاءها میپایداری پروتئین

-حت شرایط تنش کمک میها تپیچش دوباره پروتئین

پپتیدهای ها اغلب درگیر پیچش پلیکنند. این پروتئین

های مجدد سنتز شده و انتقال یا وارد کردن پروتئین

 ,.Wang et alباشند )مورد نیاز برای سنتز آنها می

در طی تنش  حرارتی(. القای زیاد پروتئین شوک 2004

 ,.Han et al) گزارش شده است محققین گرما توسط

پروتئین شوک علاوه بر این برخی محققین . (2009

های مهم و موثر در را به عنوان یکی از پروتئین حرارتی

. (Cui et al., 2005) تحمل به تنش سرما عنوان کردند

 تنش طی در پروتئین این کاهشدر تحیقی دیگر 

 Toorchi etشد ) گزارش ارقام حساس سویا در اسمزی

al., 2009).  کاهش بیان این پروتئین در رقم همچنین

شده است حساس گندم تحت تنش خشکی گزارش 

(Naghavi, 2014). تئیناز طرف دیگر پروHeat 

shock cognate 70KDa   در مطالعه پروتئوم ارقام

جو تحت تنش در رقم متحمل افزایش و در رقم حساس 

ها کاهش نشان داد که با توجه به نقش این پروتئین

 دهنده نقش آنها در تحمل به تنش باشد نتواند نشامی

(Kausar et al., 2013). 

 

 گیری نتیجه

 به نسبت حیدریهتربتتوده  آمده بدست نتایج طبق بر

 اسمزی تنش واکنش پروتئینی تحت لحاظ از مرندتوده 

همچنین نتایج تجزیه . داشت قرار مطلوبتری وضعیت در

لکه پروتئینی  17تعداد  نشان داد کهتوده دو پروتئوم 

، اسمزیتنش  هایدار بین گیاهان شاهد و تیمارمعنی

لکه پروتئینی  چهارتشخیص داده شدند که از این تعداد 

لکه  هفتو  ششمشترک بودند و تعداد توده بین دو 

 مرندو  حیدریهتربتتوده پروتئینی بترتیب منحصر به 

 هایپروتئین دادن دخالت با حیدریهتربتتوده بودند. 

-عکس اسمزی تنش تحت بیشتر مقدار با و متعددتر

 جهتمرند توده  ترحساستوده  به نسبت بهتری العمل

 پاسخ در همچنین. است داشته خود رشد حفظ

 مسیر در بیشتر تنش تحت ترمتحملتوده  اختصاصی،

 ترحساستوده  و داشته فعالیت اکسیدانیدفاع آنتی

بیولوژی با کاهش های مختلف مسیر در را آسیب بیشتر

های تودهبر پایه این  .شودمی مواجه هافعالیت پروتئین

با داشتن مقدار پروتئینی  تر زعفرانو حساس ترمتحمل
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ها در ساختار سلولی بنحوی متفاوت و اثر این پروتئین

 پرداختند. اسمزیمتفاوت به مقابله با تنش 
 

این مقاله مستخرج از نتایج طرح  سپاسگزاری:

از  و پ/119341شماره قرارداد تحقیقاتی اجرا شده به 

حیدریه محل اعتبارات پژوهشکده زعفران دانشگاه تربت

 محترم نویسندگان از مسئولینباشد، بدین وسیله می

تشکر و  زعفران پژوهشکدهو حیدریه دانشگاه تربت

 .نمایندقدردانی می
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Abstract  
Identifying the molecular-protein mechanism of saffron against osmotic stress in Iran which is one 

of the arid and semi-arid countries in the world is of particular importance. For this purpose and 

to investigate the response to osmotic stress applied with different concentrations of PEG6000, an 

experiment is performed using two saffron landraces of Torbat Heydarieh and Marand by 

hydroponic culture at the vegetative growth stage (seedling) in the greenhouse. Two weeks after 

osmotic stress, sampling was performed from all experimental units. According to the results, 

Torbat Heydarieh landrace was in a better condition than Marand landrace in terms of protein 

reaction under osmotic stress. Also, the results of proteomic analysis of two landraces showed that 

among 17 significant protein spots between control and osmotic stress treatments, four protein 

spots between two common landraces and six and seven protein spots were unique to Torbat 

Heydarieh and Marand landraces, respectively. In interpreting the specific response, it can be 

stated that the more tolerant landrace of Torbat Heydarieh under stress was more active in the 

path of antioxidant defense and included increased activity of harpin binding protein 1 and 

peroxiredoxin. While the more sensitive landrace Marand had more damage in different biological 

pathways by reducing the activity of proteins, especially the reduction of Thylakoid lumenal 

protein 29.8 kDa protein involved in photosynthetic light reaction. In general, the different protein 

responses of the landraces and the most important protein reactions and important metabolic 

pathways of the studied landraces of saffron were identified. 

 

Keywords: Metabolic pathways, Proteome analysis, Saffron, Torbat Heydarieh.  

 

 

 
 

Journal of Saffron Research (semi-annual) 

Vol.10, No.1, Spring & Summer, 2022 

p. 129-147  

http://dx.doi.org/10.22077/JSR.2022.4712.1170 

 University of Birjand  

https://jsr.birjand.ac.ir/article_1978.html

