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 چکیده

تواند  ج تحقیقات مختلف بیان شده آلودگی به اندوفایت میدهنده عملکرد گیاهان است. در نتای تنش خشکی یکی از تهدیدهای اصلی کاهش

اما چگونگی این اثر مشخص نیست. یکی از ابزارهای مفید در فهم  ،های علفی میزبان افزایش دهد تحمل به تنش خشکی را در گونه

های هکار پروتئومیکس بیان پروتئینهای مولکولی مقاومت به خشکی، آنالیز پروتئومیکس است. در این آزمایش با استفاده از را مکانیسم

تصادفی و آزمایش فاکتوریل  بررسی شد. تحقیق در قالب طرح کاملاً Lolium perenneهای دو ژنوتیپ دهنده به تنش خشکی در برگ پاسخ

% تخلیه 80و  ( و تنش خشکی در دو سطح کنترل )بدون حضور قارچ Speedy)آلوده به قارچ اندوفایت( و  S10 پیژنوتو با دو فاکتور 

 استون از برگ استخراج شد و با الکتروفورز-TCAاساس روش ها، در ابتدا پروتئین کل بر رطوبت انجام شد. برای شناسایی پروتئین

SDS-PAGE سنج جرمی شناسایی شدند و با آنالیز  ها با استفاده از طیفهای محلول کل خالص انجام شد. پروتئین جداسازی پروتئین

با توسعه   همزیست با قارچ اندوفایت پیژنوترسد  نظر میبندی شدند. به های مختلف طبقه اساس پاسخ به تنش خشکی در گروهپروتئوم بر

نحوی باعث تغییر ساختار کند. شاید همزیستی با قارچ به مین آب بیشتری داشته و دیرتر خشکی را درک میأای خود قدرت ت شبکه ریشه

شده در ژنوتیپ همزیست نتیجه آستانه تحریک گیاه بالاتر رفته باشد. بیشترین تعداد پروتئین القامیزبان شده و دربیوشیمی و مورفولوژی گیاه 

های مختلف این طبقه فرایندهای مختلف مثل فتوسنتز را  با قارچ در طبقه کربن و متابولیسم انرژی قرار داشت. این ژنوتیپ با تنظیم پروتئین

 ها نیز استفاده کرده است. داشتن آنزیمهای حفاظتی جهت فعال نگه مچنین از قابلیت پروتئینپویا و فعال نگه داشت ه

 

  کلمات کلیدی: اندوفایت، پروتئومیکس، تنش خشکی، گراس، لولیوم

 

 مقدمه

هاي  اي سردسيري ميزبان قارچ هاي علوفه تعدادي از گراس

بين  اندوفايت هستند. اندوفايت ارگانيزمي است كه در فضاهاي

آميز زندگي  صورت مسالمتهاي هوايي گياهان به سلولي اندام

 كند شده توسط گياه استفاده ميكند و از مواد غذايي توليد مي

(Clay, 1990; Clay and Schardl, 2002) برخي مطالعات .

تواند نقش مهمي در  نشان داده است همزيستي با اندوفايت مي

غيرزيستي داشته باشد  هاي زيستي و هاي گراس به تنش پاسخ

(Clay and Schardl, 2002; Marquez et al., 2007; 

Leuchtmann et al., 2014; Yin et al., 2014; Mirzahossini 

et al., 2015هاي غيرزيستي است  ترين تنش (. خشكي از مهم
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دهد. يكي از  كه رشد و نمو و توليد گياه را كاهش مي

ر معرض اين تنش قرار دارد د هاي سردسيري كه متناوباً گراس

كه تنوع بالاي  است( Lolium perenneراي گراس چندساله )

 هاي رشدش شناخته شده است.  مورفولوژيكي و ويژگي

( اين گونه نيازمند مقدار 2013و همكاران )  Yuاساس نظربر

 زيادي آب است تا رشد خود را حفظ كند و به خشكي سريعاً

( نيز 2002) Turgeon و Norris (1985)دهد.  پاسخ مي

. استمعتقدند راي گراس يک گونه علفي حساس به خشكي 

در چچم چند  عموماً  Epichloe festucae var. loliiگونه قارچ

وجود آمده باعث شده اين  شود و همزيستي به ساله يافت مي

نتيجه گياه بهتر بتواند شرايط تنش خشكي را تحمل كرده و در

گياه ميزبان را با همراهي فرايندهايي نظير آن رشد و توليد بهتر 

هاي سازگار اسمزي، تنظيم بهتر روابط آبي گياه،  افزايش محلول

اكسيداني و در  كارايي بالاتر دستگاه فتوسنتز، بهبود قابليت آنتي

نهايت تنظيم ژني مناسب در برابر خشكي در مطالعات شاهد 

در برابر  اين پاسخ .(Dastogeer and Wylie, 2017) هستيم

فاكتورهايي مثل نوع نژاد اندوفايت، ژنوتيپ ميزبان يا نوع تنش 

( و در Assuero et al., 2006; Crush et al., 2004تغيير كرده )

واسطه يد بهبود تحمل خشكي بهأيهايي شواهدي در ت گزارش

 ,.Hall et al., 2014; Tian et alاندوفايت ارائه نشده است )

2015; Malinowski et al., 2009اساس گزارش (. برGhatak 

هايي كه گياهان در شرايط تنش  ( مكانيسم2017و همكاران )

فرار از  -1كنند داراي چند ويژگي هستند:  خشكي اتخاذ مي

كردن سيكل زندگي قبل از اينكه شرايط خشكي از طريق كامل

 دوري از تنش با كاهش از  -2محيطي دچار تنش شود. 

تحمل  -3ريق گياه و افزايش جذب آب دادن آب از طدست

 اكسيداني. خشكي با تنظيم اسمزي و ظرفيت آنتي

كه گياهان در معرض شرايط تنش خشكي قرار زماني

بوسيله  ( سريعاABAًگيرند فيتوهورمون آبسيزيک اسيد ) مي

هاي گياه انتقال داده  شود و به ساير قسمت ها توليد مي ريشه

هاي محافظ  به سلول ABA. (Endo et al., 2008) شود مي

 شود و بدين ترتيب  ها مي شدن روزنهمنتقل و باعث بسته

 Kanno et) دهد ها را كاهش مي شدن آب از طريق برگتلف

al., 2012) ها باعث كاهش جذب  شدن روزنهبستهCO2  نيز

يابد كه در نهايت  شود بنابراين سرعت فتوسنتز كاهش مي مي

 Wilkinson and) شود ه ميباعث جلوگيري از رشد گيا

Davies, 2002) كاهش جريان رو به داخل .CO2 ها  در برگ

از طرق مختلف  ROSهاي فعال اكسيژن  باعث توليد گونه

ها را كاهش شده فعاليت آنزيمشود. عناصر مضر توليد مي

 Haoزنند ) هاي زيستي مختلف آسيب مي دهند و به مولكول مي

et al., 2015هاي مختلف  كنند تا از راه مي (. گياهان تلاش

هايي را كه در  را كاهش دهند، بنابراين پروتئين ROSتوليد 

هاي فتوسنتزي دخالت دارند مانند زير واحد كوچک  واكنش

كنند.  هاي سيكل كالوين را فروتنظيمي مي روبيسكو و يا آنزيم

 ها  در شرايط تنش خشكي گياهان تغييراتي را در بيان ژن

ورند كه منجر به تغيير فرا يا فروتنظيمي در مقدار آ وجود ميهب

ها هومئوستازي متابوليكي را  شود. اين پروتئين پروتئين مي

زدايي  را سم ROSزا مانند  كنند و عناصر آسيب تنظيم مي

ها در برابر آسيب اكسيداتيو  كنند. براي محافظت سلول مي

تند تا در اكسيدان هسهاي آنتي گياهان داراي سيستمي از آنزيم

پاكروبي شود،  ROSزمان تنش با فراتنظيمي آنها مقادير بالاي 

(، CAT(، كاتالاز )SODشامل سوپراكسيد ديسموتاز )

 Marquez) (APX( و آسكوربات پراكسيداز )PODپراكسيداز )

et al., 2007; Rosa et al., 2009; Sugawara et al., 2009) .

، ABAافزايش موقتي  هاي فرودست در پاسخ به يكي از جريان

يافته شامل پرولين، هاي تجمع . اسموليتاستتنظيم اسمزي 

كه نقش مهمي در حفظ تماميت غشا  هستندگلوتامات و قندها 

 Bhushan et) و فعاليت آنزيمي در شرايط تنش خشكي دارد

al., 2007.) هايي با مكانيسم حفاظتي مانند  فراتنظيمي پروتئين

( مقاومت به تنش را HSPحرارتي ) هاي شوک انواع پروتئين

 (. Timperio et al., 2008) دهند افزايش مي

هاي  پروتئوميكس ابزار قدرتمندي براي شناخت ژن

. از اين روش جهت فهم تغييرات استدهنده به تنش  پاسخ

ثر در مقاومت به تنش ؤهاي كليدي م كمي و كيفي پروتئين

ي اثرات تنش كنند. هدف از اين مطالعه بررس استفاده مي

خشكي بر الگوي پروتئيني دو ژنوتيپ آلوده به قارچ اندوفايت 
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ثر در پاسخ ؤهاي م و بدون اندوفايت لوليوم و شناسايي پروتئين

. استفاده از اين استبه تنش با استفاده از راهكار پروتئوميكس 

تواند بستر مناسبي جهت  هاي ديگر مي اطلاعات در كنار داده

 در اين گياه و گياهان مشابه باشد.  افزايش تحمل خشكي

 

  مواد و روش

شده گلداني در گلخانه صورت يک آزمايش كنترلاين تحقيق به

انجام شد. اين  97-96 هايپژوهشي دانشگاه شهركرد در سال

با دو  ليفاكتور شيآزماتصادفي و  در قالب طرح كاملاً قيتحق

 (اندوفايت حضور قارچو عدم حضور با)فاكتور ژنوتيپ گياهي 

% تخليه رطوبت انجام 80و تنش خشكي در دو سطح كنترل و 

انتخاب شد: ژنوتيپ  Lolium prenneشد. دو ژنوتيپ از گياه 

S10  همزيست با قارچ اندوفايت( و(Speedy  .)بدون قارچ(

هاي چچم انتخاب شد ها از ميان تعدادي از ژنوتيپاين ژنوتيپ

شده بود و از نظر بررسي روي آنها آزمايش انجام  كه قبلاً

مقاومت به تنش خشكي مناسب تشخيص داده شده بودند. در 

اي در منطقه  صورت كلون از مزرعهها بهژنوتيپ 1395مهرماه 

 32آباد اصفهان )داراي عرض جغرافيايي  لورک شهرستان نجف

 23درجه و  51دقيقه شمالي و طول جغرافيايي  32درجه و 

متر از سطح دريا و با  1360حدود دقيقه شرقي و با ارتفاع 

و وزن مخصوص  5/7رسي با اسيديته  -بافت خاک لومي

متر مكعب( با ميانگين تعداد گرم بر سانتي 04/1ظاهري خاک 

پنجه در هر گلدان به گلخانه پژوهشي دانشگاه شهركرد  40-20

ماه در محيط گلخانه رشد  1مدت انتقال پيدا كردند. گياهان به

حضور قارچ تند و براي اطمينان از حضور يا عدمو تكثير ياف

( 1988و همكاران )  Sahaها از روشاندوفايت در ژنوتيپ

ماه براي تطبيق با شرايط جديد نور  2استفاده شد. سپس حدود 

درجه  2±18گراد روز و  درجه سانتي 24±2كامل و دماي 

در گلخانه نگهداري شدند  40-%60گراد شب و رطوبت  سانتي

 1با غلظت  20-20-20اي دو بار با كود با نام تجاري  تهو هف

گرم در ليتر به خاک گلدان اضافه گرديد. بعد از رشد از هر 

  گلدان 7پنجه جدا شده و در  20-30ها تعداد  كدام از گلدان

متر و  سانتي 16متر، قطر پائين  سانتي 20پلاستيكي با قطر دهانه 

و   pH=7.78رم خاک باكيلوگ 2متر با حدود  سانتي 18عمق 

 20زيمنس بر متر( )به خاک دسي 34/1هدايت الكتريكي )

روز  60درصد كود پوسيده حيواني اضافه شد( تكثير شدند. 

بعد از كاشت، تيمار خشكي با قطع آبياري شروع شد تا زماني 

 TDR (Delta- Tكه تخليه رطوبتي خاک كه بوسيله دستگاه 

moisture meter Cambridge-Englandگيري شد به  ( اندازه

روز(. در طي اين مدت آبياري  4-6≈% برسد )80حدود 

ها به  هاي كنترل ادامه داشت. براي اعمال تيمار، گلدان گلدان

صورت تصادفي به دو گروه تقسيم شدند: يک گروه براي 

عنوان كنترل. تيمار تنش خشكي )قطع آبياري( و گروه ديگر به

رسيدند با  % رطوبت خود مي80ليه ها به تخ كه گلدانزماني

روز بعد از اعمال  4شدند. ليتر آب، آبياري ميميلي 500حدود 

برداري از  تيمار خشكي )كه در كل يک ماه طول كشيد(، نمونه

 انتقال داده شد.  -80برگ انجام شد و به فريزر 

گرم از بافت برگ گياه با ميلي 100 :استخراج پروتئین

اون از پيش سرد شده سائيده شد. سپس به نيتروژن مايع در ه

 0.07و TCA w/v %10ليتر كه حاوي ميلي 5/1هاي  تيوب

DTT ( بودند انتقال داده شدندYang et al., 2015 عصاره .)

هاي  گراد نگهداشته شد. پروتئيندرجه سانتي -20يک شب در 

دقيقه در دماي  15دور در دقيقه براي  13000نشين شده در  ته

گراد سانتريفيوژ شدند. سپس پليت حداقل سه سانتي درجه 4

 درجه  -20 در DTT w/v %0.07مرتبه با استون حاوي 

دقيقه شسته شد. مخلوط حاصل در  30گراد براي سانتي

 درجه  4دقيقه در دماي  20دور در دقيقه براي  13000

سانتريفيوژ شد. پليت در دماي اتاق خشک شد و در  گرادسانتي

دست آمده به حل شد. محلول به SDSتر بافر نمونه ليميلي 1

شدت ورتكس شد و در دماي اتاق براي يک ساعت قرار داده 

 4دقيقه و دماي  10دور در دقيقه براي  14000شد. سپس در 

سانتريفيوژ شد. فاز رويي حاصل به يک  گراددرجه سانتي

 گراد بهدرجه سانتي 4تيوب جديد انتقال داده شد و در دماي 

مدت يک شب قرار داده شد. مخلوط پروتئيني حاصله در 

با حجم مساوي از دو ژل  SDS-PAGEسيستم الكتروفورز 

Stacking 5% وResolving 10%  ( انجام شدRaorane et al., 
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(. پس از اطمينان از وجود تفاوت در باندهاي پروتئيني 2016

هر نمونه  هاي تيمار در مقايسه با كنترل، مخلوط پروتئينينمونه

تغليظ شدند. باندهاي منفرد حاصله در   stacking 5%در ژل

هاي محلول كل خالص و  كه حاوي پروتئين  stackingژل

آميزي شد متراكم شده بود با رنگ كوماسي بريليانت بلو رنگ

(Neuhoff et al., 1988 و پس از برش از روي ژل در مرحله )

 بعد استفاده شد. 

باندهاي پروتئيني : ها آنالیز دادهاسپکترومتری جرمی و 

شده از روي ژل به قطعات ريز تبديل شدند و با استفاده بريده

گيري از آنزيم تريپسين هضم آنها صورت گرفت. عصاره

صورت ( Rappsilber et al., 2007) پپتيدها با دستورالعمل

 LTQسنج جرميبا استفاده از طيف LC/MS گرفت. آناليز

Orbitrap (Thermo Fisher Scientific, Bremen, Germany) 

 HPLC (Eksigent 2Dشده با دستگاه كروماتوگرافي جفت

nanoflow مجهز به ستون )C18  متر سانتي 20حدود
Reprosil-Pur 120 C-18-AQ, 3 µm (Dr. Maisch,) 

Ammerbuch, Germany).انجام شد ) 

 Max Quantافزار نرم با استفاده از MSخام  يهاداده آناليز

(v. 1.5.3.30( )Cox and Mann, 2008در مقابل پايگاه توالي ) 

Brachypodium distachyon موجود در سايتUniProt   انجام

و  ينيپروتئ ستيهر دو ل براي درصد 1 اشتباهكشف  زانيشد. م

 با  ينيپروتئ يهاگروه آناليزاعمال شد.  هاديپپتهمخواني 

 ي. برا(Tyanova et al., 2016) انجام شد Perseusافزار نرم

 يهااستفاده شد. نسبت t-test ياز آزمون آمار يآمار آناليز

 سهدر هر  log2 نيانگيشد و م ليتبد log2صورت شده بهنرمال

كمتر از  p-valueبا  ييهانيپروتئ ت،يتكرار محاسبه شد. در نها

ظر در ن 5/0 اي 5/1كمتر از  ايبالاتر  ترتيبهسطح بيان بو  05/0

 گرفته شدند.

هاي پروتئوميک در مسيرهاي  داده: آنالیز بیوانفورماتیک

بندي  نمايي شد، همچنين طبقه متابوليسم شماتيک تصوير

 Mapman (version افزار ها با استفاده از نرم عملكردي پروتئين

3.6.0 RC1, downloaded from http:// mapman. gabipd. 

org /web Site ).انجام شد  

آناليز آماري با دو تكرار تكنيكي و سه تكرار :آنالیز آماری

بيولوژيكي انجام شد. نتايج كمي پروتئين از نظر آماري توسط 

student T-test افزار با استفاده از نرمMulti Fxperiment 

Viewer (MEV)  در سطحP<0.05 .انجام شد 

 

 نتایج

حدود دو هفته در معرض تيمار  L. perenneو ژنوتيپ د

 ها خشكي قرار داده شدند. در اين مدت فاصله بين آبياري

ها بود. مطالعه درصدي رطوبت گلدان 80اساس تخليه بر

موجود نشان داد كه شرايط محدوديت آبي باعث تغييرات 

شده و قابليت متفاوت دو ژنوتيپ را در  هاپروتئوم ژنوتيپ

. با آناليز (1)جدول خ به شرايط تنش نشان داد پاس

پروتئين  915تعداد  Speedyو  S10 هايژنوتيپ پروتئوميكس

هايي كه تحت شرايط تنش در هر كدام شناسايي شد. پروتئين

نامگذاري شدند.   static proteomeآب، مقدارشان تغيير نكرد

به   S10و Speedyدر دو ژنوتيپ   staticهايتعداد پروتئين

هايي كه در (. تعداد پروتئين1شكل بود ) 781و  84ترتيب 

 Speedyدار بود در  زمان تنش خشكي تغيير مقدارشان معني

و  24ترتيب بود. از اين تعداد به 99و  461ترتيب به  S10و

ديده شدند  Speedyو  S10 هايپروتئين تنها در ژنوتيپ 140

يط تنش خشكي هايي كه فقط در شرا  (. پروتئينC 1)شكل 

هاي  مشخص شدند در ژنوتيپ newظاهر شدند و با نام 

Speedy  وS10 هايي كه بودند. تعداد پروتئين 8و  37ترتيب به

ترتيب ( شدند بهDisappearدر شرايط تنش خشكي ناپديد )

هايي كه تجمع يا افزايش بيان را بود. تعداد پروتئين 12و  41

و  A 1روتئين بودند )شكل پ 31و  243ترتيب نشان دادند به

Bاساس درخت سلسله مراتبي بندي عملكردي بر (. طبقهbin 

و با استفاده از   Mapman ontologyبوده و بوسيله

 تكميل شده است. mapping  ،Brachypodiumفايل

شده در هاي شناخته در حاليكه توزيع عملكردي پروتئين

 2)شكل بود  بسيار شبيه يكديگر ژنوتيپشرايط كنترل در دو 

B  وA هاي ژنوتيپترتيب به S10  وSpeedyهاي  تفاوت ( ولي

 2شد )شكل  ها در زمان تنش خشكي ديده اساسي بين پروتئين

C  وD ژنوتيپ S10  وE  وF ژنوتيپSpeedy.)  از 50حدود %

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

32
22

72
7.

13
98

.8
.3

3.
28

.8
 ]

 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 ji
sp

p.
iu

t.a
c.

ir
 o

n 
20

24
-0

8-
04

 ]
 

                             4 / 28

http://mapman.gabipd.org/web
http://mapman.gabipd.org/web
https://dorl.net/dor/20.1001.1.23222727.1398.8.33.28.8
https://jispp.iut.ac.ir/article-1-1248-en.html


 69 ...چچم چند ساله پروفایل پروتئومیکس برگ دو ژنوتیپ مقایسه

 

 

 
و  S10 ژنوتیپهای تغییریافته در دو  روتئین(. تعداد پA) Speedyو  S10 های ژنوتیپتغییرات پروتئومیک در پاسخ به تنش آب در  -1شکل 

Speedy ( در شرایط تنش خشکیBدیاگرام پراکنش پروتئین .) ( های مورد بررسی در دو ژنوتیپ مورد مطالعه در شرایط تنش خشکیC.) 

 

هاي حالت كنترل در دو گروه عملكردي قرار گرفتند:  پروتئين

(. A 2و  Bپروتئين )شكل -2كربن و انرژي متابوليسم  -1

هايي  ها، پروتئين هاي عملكردي پروتئين در همه گروه تقريباً

دار داشتند، ولي ميزان  بودند كه در شرايط تنش تغييرات معني

(. C 2و  F ،E ،Dمتفاوت بود )شكل  ژنوتيپتغييرات در دو 

بودند و يا مقدارشان  newهايي كه در زمان تنش  پروتئين

هاي عملكردي حضور  همه گروه در بود تقريباً  افزايش يافته

 Secondaryو Hormoneدر گروه  S10 ژنوتيپداشتند. البته 

metabolism  پروتئيني كه مقدارش افزايش يافته باشد را نشان

ثير أهايي كه بوسيله تنش آب تحت ت نداد. آناليز ماهيت پروتئين

هاي بين دو  قرار گرفتند، تغييرات مسيرهاي متابوليكي و تفاوت

را مشخص كرده كه براي درک بهتر آن نماي كلي از  يپژنوت

در مسيرهاي متابوليكي  ژنوتيپشده در هر هاي شناخته پروتئين

هاي تنشي دخالت  هايي كه در پاسخ و پروتئين 3در شكل 

 نشان داده شده است.  4  داشتند در شكل

خشكي در طبقه عملكردي تنش شده با ميزان تغييرات القا

متفاوت بود. تغييرات  ژنوتيپ دون و انرژي بين متابوليسم كرب

 Speedy ژنوتيپها نشان داد  شده در فراواني پروتئينمشاهده

اين در  .ه استسازي بيشتري را در اين مسيرها داشت فعال

و بيشتر  بود عدد 46هاي منحصر به فرد  تعداد پروتئين ژنوتيپ

 تقال)زنجيره ان ETC مسيرهاي ها درگير در پروتئيناين 

 CHO، گليكوليز و)چرخه كربس( TCA، الكترون(

metabolism Major and minor  .ژنوتيپدر بودند S10  تعداد

 ديگر بود و اين ژنوتيپكمتر از منحصر به فرد هاي  پروتئين
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توزیع همه  Bو  A(. Bو  F ،D) Speedy( و Aو  E ،C) S10 هایژنوتیپشده در های شناخته توزیع عملکردی همه پروتئین -2شکل 

هایی که از  پروتئین Fو  Eهایی که از نظر مقدار در شرایط تنش افزایش یافتند.  پروتئین Dو  Cشده در حالت کنترل. های شناخته پروتئین

 نظر مقدار در شرایط تنش آب کاهش یافتند.

 

(C)                                                                                                     (D) 

(E)                                                                                        (F) 
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(. نقاط قرمز: کاهش، B) Speedy( و A) S10 های ژنوتیپاز مسیرهای متابولیکی در شرایط تنش آب در  MAPMANنمای کلی  -3شکل 

 دهند. نقاط سفید: بدون تغییر و نقاط آبی: افزایش در مقدار پروتئین در شرایط تنش آب را در مقایسه با کنترل نشان می

 

(A) 

(B) 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

32
22

72
7.

13
98

.8
.3

3.
28

.8
 ]

 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 ji
sp

p.
iu

t.a
c.

ir
 o

n 
20

24
-0

8-
04

 ]
 

                             7 / 28

https://dorl.net/dor/20.1001.1.23222727.1398.8.33.28.8
https://jispp.iut.ac.ir/article-1-1248-en.html


 1398 سال ،33، شماره 8جلد فرآیند و کارکرد گیاهی،  72

 

 

 
قاط قرمز: کاهش، نقاط (. نB) Speedy( و A) S10 هایژنوتیپاز مسیرهای تنش در شرایط تنش خشکی در  MAPMANنمای  -4شکل 

 دهند. سفید: بدون تغییر و نقاط آبی: افزایش در مقدار پروتئین در شرایط تنش آب را در مقایسه با کنترل نشان می

 

 S10 ژنوتيپدر  در پاسخ به تنش خشكي رسدنظر ميبه بودند. ETCو  TCAهاي نوري و تاريكي،  ها درگير واكنش پروتئين

(A) 

(B) 
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 ETCو  TCA ،هاي مربوط به فتوسنتز نتعداد كمتري از پروتئي

 نشان دادند. بياني تغييرات

 lipidها در طبقه عملكردي تغييراتي كه در فراواني پروتئين

metabolism  متفاوت بود. بيشتر  ژنوتيپ دورخ داد بين

در  كمتري بود. ميزان تغييرات Speedy ژنوتيپتغييرات در 

خشكي در تنش  يط تغييراتي كه در مشاهده شد. S10 ژنوتيپ

 دونيز بين  مشاهده شد N and amino acid metabolismطبقه 

 ژنوتيپدر اين طبقه نيز ميزان تغييرات در  متفاوت بود. ژنوتيپ

Speedy  بيشتر ازS10  .بود 

 منحصرپروتئين  چهار Secondary metabolismدر طبقه 

 منحصرديده شد. ولي هيچ پروتئين  Speedy ژنوتيپدر  به فرد

مشاهده نشد. تنها يک پروتئين در هر  S10 ژنوتيپدر به فردي 

 Speedy ژنوتيپدر اين طبقه مشترک بود كه در  ژنوتيپ دو

از نظر مقدار كاهش نشان داده بود و  S10القا شده بود ولي در 

بود اين   homogentisate farnesyltransferaseآن پروتئين

ها  ر بيوسنتز توكوفرولاست و دها ترپن بيوسنتز آنزيم در مسير

 دخالت دارد.

 ژنوتيپ دوبين   Hormone metabolismتغييرات در طبقه

در  Speedy ژنوتيپدر  خشكي متفاوت بود.تنش در پاسخ به 

شناسايي شد كه دو تاي  به فرد منحصرپروتئين  سهاين طبقه 

 auxin induced-regulated responsiveهاي آنها از پروتئين

activated  شدند. سومين پروتئين مربوط به  فراتنظيمده كه بو

شد. از  فراتنظيم اين پروتئين نيزمتابوليسم اتيلن بود كه 

دخالت دارند  ABA هورمون هايي كه در متابوليسم پروتئين

NCDE4  ژنوتيپكه در است Speedy  ديده شد. پروتئين ديگر

NCDE1  ژنوتيپاست كه در  Speedy در پاسخ به خشكي از

ها در  مقدار افزايش يافت. هر دوي اين پروتئيننظر 

 شناسايي نشدند.  S10ژنوتيپ

نيز  تنششده در اثر خشكي در طبقه تفاوت در تغييرات القا

پروتئين هفت  Speedy ژنوتيپديده شد. در  ژنوتيپ دوبين 

مورد از آنها كه القا شده بودند  ششبودند كه  فرد  به  منحصر

 ژنوتيپبودند. در  stress abiotic heatهاي درگير در  پروتئين

S10  مشاهده شد كه فرد   به  منحصرهاي  مورد پروتئين دونيز

پروتئين در  پنجهر دو القا شده بودند. در اين گروه تعداد 

مورد از  سهدر پاسخ به خشكي تغيير كردند.  Speedy ژنوتيپ

 شده است. مثلاً down/disappear ژنوتيپآنها در اين دو 

germin-like-proteins (GLP)  ژنوتيپدر Speedy  فروتنظيمي

تغييري مشاهده نشد. دو  S10 ژنوتيپاما در  ،را نشان داد

 universalو  protein leucine Rich-Repeat familyپروتئين

stress protein (USP)  در پاسخ به خشكي  ژنوتيپدو در هر

و در  فراتنظيم Speedy ژنوتيپتغيير كردند اما تغييرات آنها در 

 .فروتنظيم شدند S10 ژنوتيپ

نيز در پاسخ به خشكي  Redoxهاي در طبقه پروتئين

 منحصرپروتئين هشت  Speedy ژنوتيپدر  تغييراتي ديده شد.

درصد آنها در پاسخ به خشكي  پنجاهديده شد كه  فرد  به 

در  يمنحصر به فرد redoxشدند. هيچ گونه پروتئين  فراتنظيم

تنها فصل تيوردكسين ردوكتاز مشاهده نشد. آنزيم   S10ژنوتيپ

 ژنوتيپبود. ولي اين آنزيم در  ژنوتيپ دومشترک بين 

Speedy  ژنوتيپاز نظر مقدار افزايش را نشان داد ولي در S10 

  شد. ناپديددر پاسخ به خشكي 

 دو نيز بين proteinشده در طبقه تغييرات القاتفاوت در 

 در اين طبقه مجموعاً Speedy نوتيپژ. در مشاهده شد ژنوتيپ

شناسايي شد. از بين اينها  فرد  به  منحصرپروتئين  سي و هفت

 S10 ژنوتيپ. در ه بودندشد فراتنظيميپروتئين بيست و هفت 

 خشكي تنشدر پاسخ به  فرد  به  منحصرپروتئين هفت  مجموعاً

 كمتر بود. ديگر ژنوتيپدر مقايسه با  كه مشاهده شده

 

 بحث

هاي  لعات زيادي در گياهان مختلف در رابطه با مكانيسممطا

حساس به خشكي صورت گرفته است ولي هنوز بخش بزرگي 

هاي مقاومت ناشناخته است. مقاومت به خشكي  از مكانيسم

ژنيک است بنابراين شناسايي  يک صفت پيچيده پلي

 دارايهاي مسئول مقاومت و نقش آنها در اين مكانيزم  پروتئين

 است. اهميت 

عنوان يک قارچ اندوفايت به همكاري بين گراس و

آميز شناخته شده است. در تحقيقات  همزيستي مسالمت
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مختلف اين گونه بيان شده است كه گياهاني كه آلوده به 

قارچ اند در مقايسه با گياهان بدون  هاي اندوفايت شده قارچ

 هاي زيستي و غيرزيستي دارايتنشاندوفايت در مقابله با 

افزايش ، خشكي تنشهايي هستند مثل مقاومت به  برتري

(. Xu et al., 2017) ها رقابت و مقاومت در برابر بيماريقدرت 

دو وقايع مولكولي  ،در اين مطالعه با مقايسه پروتئوميكس

اندوفايت، و قارچ داراي  S10) ساله ژنوتيپ چچم چند

رسي خشكي بر تنش( در پاسخ به Speedy قارچبدون   ژنوتيپ

تواند در بهبود  هاي حاصل از اين گونه مطالعات مي شد. يافته

كننده باشد و كمکدر گياهان هاي تحمل خشكي  استراتژي

هاي مولكولي درگير در پاسخ به  دانش ما را در مورد مكانيسم

هاي عملكردي مورد  نتايج مرتبط با گروه خشكي افزايش دهد.

 carbon and energy metabolism،Cell wall ،lipidمطالعه: 

metabolism ،N and amino acid metabolism،secondary 

metabolism،Hormone metabolism ،stress ،Redox 

،DNA/RNA،Protein  تواند نشان دهد كه چگونه مي

توانسته است بر تحمل گياه در تنش  چچمهمزيستي قارچ با 

 باشد. خشكي اثرگذار

 طبقه ير در تنش خشكيهاي درگ مقايسه تعداد آنزيم

carbon and energy metabolism ژنوتيپدهد در مي نشان 

Speedy ژنوتيپ در مقايسه با S10 ها  تعداد بيشتري از آنزيم

هاي درگير در بودن تعداد پروتئينرغم زياداند. علي تغيير كرده

رسد توليد مواد نظر ميبه ژنوتيپهاي نوري در اين واكنش

بدون قارچ كاهش يافته است. ممانعت  وتيپژنفتوسنتزي در 

ها يكي از اثرات مخرب تنش شدن روزنهدليل بستهفتوسنتز به

دنبال آن بايستي شاهد كاهش كلي در خشكي است. بنابراين به

. (Patro et al., 2014) هاي مربوط به فتوسنتز نيز بودپروتئين

 ي هاتعدادي از پروتئين فروتنظيميدر اين آزمايش نيز 

 sedoheptulose-bisphosphataseدرگير در فتوسنتز مانند 

در مقابل  مشاهده شد.  Fructose-bisphosphate aldolaseو

هاي درگير در فتوسنتز نيز افزايش نشان  تعدادي از پروتئين

در پاسخ به كاهش مقدار  بازخورديتواند دادند. اين افزايش مي

تواند براي تزي ميهاي فتوسنها باشد. كاهش آنزيمآنزيم

 ,.Farah et al) ها باشد در كلروپلاست ROSجلوگيري از توليد 

2012; Chaves et al., 2002)شده در فراواني . تغييرات مشاهده

سازي بيشتري را در فعال Speedy ژنوتيپها نشان داد  پروتئين

داشت. مقابله با تنش خشكي متابوليسم كربن و انرژي  مسير

 ,.Echevarria-Zomeno et al) ر استب نهيک فرايند هزي

تمايل به افزايش  ژنوتيپ دودر اين مطالعه در هر  (.2009

هاي درگير در تجزيه نشاسته و سوكروز مشاهده شد.  آنزيم

 Glucan water dikinaseهاي مسير تجزيه نشاسته  آنزيم

از نظر مقدار  ژنوتيپ دودر هر   starch phosphorylaseو

هاي مسير  هاي آنزيم د. در مقابل ايزوفرمدنداافزايش نشان 

فراتنظيمي از خود نشان  Speedy  ژنوتيپسنتز نشاسته در 

ها تغييري مشاهده  در برخي ايزوفرم S10 ژنوتيپدر  .دادند

نشد و در برخي ديگر فروتنظيمي مشاهده شد. فراتنظيمي اين 

ر تواند پاسخي فيدبكي به كاهش مقدار نشاسته دها مي آنزيم

گياه باشد. بنابراين از يک طرف گياه براي مقابله با اين تنش 

نياز به انرژي دارد، و از طرف ديگر ميزان فتوسنتز نيز در گياه 

مين انرژي مورد نياز أدر اين جا گياه براي ته است كاهش يافت

فعال كرده است، شروع  تنشمسيرهاي مختلفي كه در مقابله با 

افزايش تجزيه نشاسته و كاهش مقدار كند.  به تجزيه نشاسته مي

هاي مسير سنتز  روي آنزيم خوردبازصورت تواند بهآن مي

% 20ثير گذاشته و باعث فراتنظيمي آنها شود. حدود أنشاسته ت

هايي كه به خشكي حساس هستند در متابوليسم  از كل پروتئين

و سنتز  TCA ،ETCها و انرژي مثل گليكوليز،  كربوهيدرات

ATP ت دارنددخال (Wang et al., 2014). هاي مختلف  آنزيم

شدت و طول مدت تنش و توانايي گياه در اين مسيرها بسته به

تحمل خشكي در برخي مطالعات فروتنظيمي و در برخي ديگر 

تواند مكانيسمي  اند. فروتنظيمي مي فراتنظيمي از خود نشان داده

ژي براي زمان عنوان اسموليت يا منبع انر براي تجمع قندها به

ها يک  بازگشت از بازيابي باشد. در حاليكه فراتنظيمي آنزيم

شدن سيستم دفاعي در استراتژي براي تهيه انرژي در زمان فعال

   (.Echevarria-Zomeno et al., 2009برابر تنش است )

در اين كه  Cell wallبا توجه به نتايج مرتبط با طبقه 

 تنشبراي مقابله در برابر  ها ژنوتيپديده شد اين آزمايش 
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ها اعمال  خشكي بخش عمده تغييراتي را كه در مقدار پروتئين

اين  فروتنظيمي. ه استاند بيشتر از نوع كاهشي بود كرده

كردن ها با محدود ژنوتيپتواند نشان دهد كه اين  ها مي پروتئين

ذخيره تا شايد راهي براي  اند خشكي پاسخ داده تنشرشد به 

ها باشد و ذخاير كربوهيدراتي خود را حفظ كنند و انرژي آن

مشاهدات با توجه به  بدين وسيله گياه در شرايط تنش بقا يابد.

برگ در  بيشتر استحكام و ضخامتدر طي اين تحقيق 

نظر به .با ژنوتيپ ديگر مشهود بوددر مقايسه   S10ژنوتيپ

خشكي  تنشبه  ژنوتيپهايي كه اين  رسد يكي از واكنش مي

افزايش سنتز ديواره  شته افزايش سنتز ديواره سلولي باشد.دا

با افزايش قدرت  خشكي احتمالاً تنشسلولي در شرايط 

 عنوان استراتژي باشد كه ميزان از تواند به مكانيكي، مي

 Skirycz) دادن آب و دهيدراتاسيون سلول را كاهش دهددست

and Inze, 2010). 

بوليسم ليپيد دخالت دارند هايي كه در متا در ميان پروتئين

اشاره كرد كه  Dهاي فسفوليپاز و فسفوليپاز  وان به پروتئينت مي

 Speedy ژنوتيپشده در در شرايط تنش خشكي اعمال

شده نسبت به فروتنظيمهاي  تعداد آنزيم فراتنظيمي نشان دادند.

بيشتر بود. بنابراين به  ژنوتيپدر اين شده فراتنظيمهاي  آنزيم

رسد در مقاومت به خشكي متابوليسم ليپيدها نقش  مي نظر

هيچ گونه  S10 ژنوتيپچنداني در گياه نداشته باشد. در 

هاي اين طبقه مشاهده نشد و تنها يک  در آنزيم فروتنظيمي

 داشت كه مربوط به سنتز اسيدهاي چرب بود. افزايشآنزيم 

در مطالعات و تحقيقات مختلف نشان داده شده است كه 

هاي گياهي  مقدار آمينواسيدهاي آزاد را در سلول تنش خشكي

دليل تواند به اين تغيير مي. (Pandey et al., 2012) دهد تغيير مي

هاي  برخي از آنزيم تنشواسطه ها و يا به افزايش تجزيه پروتئين

 اند شده فراتنظيم در طي تنش درگير در بيوسنتز آمينواسيدها

(Guo et al., 2008; Gadaleta et al., 2011).  با توجه به نتايج

هاي درگير در متابوليسم  در پروتئين فراتنظيميدست آمده به

اونين، پرولين، گلوتامين  آمينواسيدهاي آسپاراژين، متيونين، تره

 فراتنظيمي. شدمشاهده  Speedy ژنوتيپتوان در و آرژنين مي

تواند باعث تجمع ايزوفرم پلاستيدي گلوتامين سنتتاز مي

ها در زمان نتيجه آن توانايي تنظيم اسمزي سلوللين و درپرو

رسد نظر مي. به(Cheng et al., 2016) خشكي شود تنش

 ژنوتيپشده و بيوسنتز پرولين استراتژي اين فراتنظيمي مشاهده

در برابر خشكي باشد. بعد از مواجهه گياه با تنش خشكي و 

اين  دست پائينهاي  يكي از پاسخ ABAتوليد فيتوهورمون 

. يكي از استپرولين هايي مانند  هورمون تنظيم اسموليت

-pyrroline-5-1هاي كليدي بيوسنتز اين آمينواسيد  آنزيم

carboxylate dehydrogenase  ژنوتيپاست كه در  Speedy 

 افزايش يافت.

در ميان  قارچو بدون  داراي قارچهاي  ژنوتيپتفاوت بين 

قابل رؤيت بود. در  secondary metabolismهاي طبقه  پروتئين

  خشكي تعداد آنزيم تنشدر پاسخ به  قارچبدون  ژنوتيپ

هاي ثانويه  بيشتري از اين مسير فعال شده بود. تجمع متابوليت

شدن يک مكانيسم دفاعي در گياهان اي از فعال عنوان نشانهبه

مهم  تنشرسد براي تطابق سلول در برابر نظر مياست و به

دار نشان دادند  تغييرات معني  Speedyهايي كه در زيمآن باشد.

 ژنوتيپدر . دخالت داشتندفلاونوئيدها ها و ترپندر متابوليسم 

S10 شده كه آنزيم ممانعتها ترپنبيان يک آنزيم از مسير  تنها

Homogentisate farnesyltransferase  بود. در حاليكه اين

اين آنزيم در مسير  افزايش يافت. Speedy ژنوتيپ آنزيم در

 ها دخالت دارد. بيوسنتز توكوفرول

هاي گياهي مقاوم و  در مطالعات مختلفي كه روي ژنوتيپ

هاي  شده است كه ژن مشخصحساس به خشكي انجام شده 

خشكي فعال  تنشمختلفي براي حفاظت از گياه در برابر 

تغيير  ABAتوانند در پاسخ به هورمون  ها مي شوند. اين ژن مي

 ,Nakashima and Yamaguchi-Shinozaki) ه باشندكرد

. فيتوهورمون آبسيزيک اسيد نقشي كليدي در تطابق با (2009

در اين مطالعه  كند. مي ايفاشرايط محيطي نامناسب مثل خشكي 

هايي كه در شرايط تنش  مشاهده شد تعداد كمي از پروتئين

ي خشكي از نظر مقدار تغيير كردند متعلق به طبقه عملكرد

 NCED1در اين مطالعه مشاهده شد  متابوليسم هورمون بودند.

 افزايش Speedy ژنوتيپدر  ABAآنزيم كليدي در بيوسنتز 

 در اين طبقه هيچ پروتئيني داراي قارچ ژنوتيپيافته است. در 
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 نشد و تغييري را نشان نداد.  فروتنظيمو يا  فراتنظيم

ين قارچ و ثير همزيستي بأنيز ت "تنش"طبقه عملكردي در 

در  S10 ژنوتيپها آشكار بود و  گياه در ميزان تغييرات پروتئين

ثير قرار گرفته بود. أكمتر تحت ت قارچبدون   ژنوتيپمقايسه با 

شايد اين دليل تفاوت در پاسخ كه در همه طبقات پروتئيني 

 شيمي و يا مورفولوژي ميزبان بيوديده شد مربوط به تغيير 

يكي از  ارچ اندوفايت باشد.واسطه همزيستي با قبه

فروتنظيمي  Speedy ژنوتيپهايي كه در اين طبقه در  پروتئين

داراي  ژنوتيپبود. ولي در  like protein 3-3-14نشان داد 

هاي حساس به  تغييري نكرد. اين پروتئين يكي از پروتئين قارچ

خشكي است كه ميزان بيان آن از نظر مقدار در برخي از 

 Ghabooli et) به خشكي كاهش يافته است گياهان در پاسخ

al., 2013) هاي فرايند. اين پروتئين نقش كليدي در تعدادي از

دهنده به بيولوژيكي شامل سيگنالينگ، فرايندهاي پاسخ

برداري و يا  سازي نسخههاي زيستي و غيرزيستي، فعال تنش

 (.Chen et al., 2006) دفاع دارند

ليز پروتئوميكس گياهان در هايي كه در آنا يكي از تفاوت

هاي  شود فراتنظيمي پروتئين حالت كنترل و تنش آب ديده مي

HSP است .HSPs كننده در متابوليسم هاي دخالت يكي از گروه

در تحمل خشكي  HSPsها هستند. در مورد عملكرد  پروتئين

. ولي ديده (Timperio et al., 2008) بسيار بحث شده است

باعث تحمل  Arabidopsisبه  HSPاي ه شده است انتقال ژن

هاي  . تنش(Masand and Yadav, 2016) شود خشكي مي

 HSPsشوند.  رفتن عملكرد پروتئين ميغيرزيستي باعث از بين

مناسب  فولدينگبراي كنترل كيفيت و حفظ عملكرد پروتئين، 

ها مورد نياز هستند. اين  پروتئين، جابجايي و تجزيه پروتئين

هاي غيرزيستي  تنشحفاظت گياهان برابر  ها در پروتئين

 مختلف و استقرار دوباره همئوستازي سلولي نقش دارند

(Jedmowski et al., 2014.)  فراتنظيمي  داراي قارچ ژنوتيپدر

heat shock protein  وheat shock family protein  .ديده شد

فراتنظيمي انواع مختلفي از نيز  Speedy قارچبدون  ژنوتيپدر 

HSPs  .مشاهده گرديد 

در  ژنوتيپ دو هايي بين آناليز پروتئوميكس تفاوت

هايي كه در متابوليسم ردوكس دخالت دارند را  خصوص آنزيم

خشكي، همئوستازي ردوكس سلولي  تنشنشان داد. در شرايط 

شود. تجمع  توليد مي ROSمهم است. چون در اين وضعيت 

ROS گياهان  اينبنابر هاي بالا خطرناک است در غلظت

 ,.Rosa et al) دهند را افزايش مي كننده پاكروبيهاي  آنزيم

شده در اثر هاي فعال . در اين طبقه آنزيمي تعداد آنزيم(2009

بود. در  فروتنظيمي شدههاي  خشكي بيشتر از تعداد آنزيم تنش

پروتئين از نظر مقدار افزايش نشان  قارچ نهبدون  ژنوتيپ

هاي مربوط  هايي را در آنزيم يكس تفاوتآناليز پروتئوم .دادند

چهار  نشان داد. ژنوتيپ دوبه متابوليسم ردوكس در بين اين 

ديده  Speedy ژنوتيپ درشده منحصر به فرد آنزيم فراتنظيم

فراتنظيمي آنزيم منحصر به فردي ديده  S10 ژنوتيپ. در شد

 قارچبدون  ژنوتيپدر تيوردكسين ردكتاز  نشد. با اينكه آنزيم

آنزيم  فروتنظيم شد. داراي قارچ ژنوتيپفراتنظيمي شد ولي در 

superoxide dismutase (Cu-Zn)  ژنوتيپدر S10  فراتنظيم

هاي بدون قارچ از اين مكانيسم ژنوتيپرسد  نظر ميشد. به

هاي  كنند و آنزيم استفاده مي داراي قارچ ژنوتيپثرتر از ؤم

 ROSميزان  . احتمالاًدگيرن ميكار بيشتري را بهكننده پاكروب

 داراي قارچ ژنوتيپبيشتر از  بدون قارچ ژنوتيپشده در توليد

بوده و بنابراين براي حفظ همئوستازي سلولي خود تعداد آنزيم 

 اند. بيشتري را فعال كرده

شده در هاي شناسايي توزيع عملكردي پروتئين چه اگر

 هاي تفاوتولي مشابه بود  ژنوتيپ دوحالت كنترل در 

ها در شرايط  ژنوتيپآشكاري در ميان نتايج آناليز پروتئوميكس 

ديده شد. آناليز پروتئوميكس نشان داد كه در  خشكي تنش

ها  فراواني برخي پروتئين ژنوتيپ دودر  خشكي تنششرايط 

كه در بيوسنتز ديواره سلولي، متابوليسم كربن و انرژي و يا در 

 . كند ميدارند تغيير  دخالت غيرهمتابوليسم آمينواسيدها و 

شرايط مشاهده شد آزمايش  ايندر اساس آنچه طور كلي بربه

 مشهود بود.  داراي قارچ ژنوتيپدر  تنشبهتر تحمل 

 

 گیرینتیجه

نظر به كه شود فتوسنتز ممانعت ميخشكي  تنشدر زمان 
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و آشكارتر بوده  قارچبدون  ژنوتيپرسد اين ممانعت در  مي

مين هزينه انرژي خود مسيرهاي أا براي ته بنابراين اين گراس

نتايج . ه استاي را فعال كردند و رشدشان كاهش يافت تجزيه

مورفولوژيک )كه در اينجا آورده نشده است( اين تحقيق نشان 

هاي  برگخشكي داراي  تحت تنش داراي قارچ ژنوتيپداد كه 

بود. يكي از  در مقايسه با ژنوتيپ ديگر تري ضخيم

تجمع  قارچبدون  ژنوتيپمورد كاربرد  هاي استراتژي

 سنتز مسيرتحريک هايي نظير پرولين بود. همچنين  اسموليت

كننده بود. با توجه به تا حدي كمک ژنوتيپها نيز در اين  ترپن

قارچ در مقايسه با همتاهاي بدون  داراي قارچ ژنوتيپاينكه 

را از  توانند آب تري دارند بهتر مي يافته ريشه توسعه اندوفايت

تر خاک جذب كنند و ديده شد مسير سنتز  هاي عمقي بخش

ABA تنش قارچبدون  ژنوتيپولي  هدر آنها فعال نبود 

بيشتر  فراتنظيميرسد با  نظر ميشديدتري را درک كرده و به

به آن پاسخ  stress، scavenging enzymeهاي طبقه  پروتئين

 HSPهاي  ناز پروتئي داراي قارچ ژنوتيپدادند. در مقابل 

 هايش حفظ شود.  فعال پروتئين ساختار بيشتري كمک گرفته تا

 

 تشکر و قدردانی

 و با حمايت معاونت نامه دانشجوييپاياناين پژوهش در قالب 

بدين  وپژوهشي دانشگاه شهركرد انجام پذيرفته است،  محترم

 گردد. قدرداني مي 95GRN1M1032از گرنت با شماره وسيله 
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Abstract 
 

Drought stress is one of the main threats in reducing plant performance. It has been reported that endophyte infection 

improve drought tolerance in host grass species, but the mechanism responsible for the effect is not clear. Proteomics 

analysis is a beneficial tool for understanding the molecular mechanisms of drought resistance. In this study, proteomics 

approach was used to study the expression of drought responsible proteins in leaves of two genotypes of Lolium 

perenne. The experiment was set up in a completely randomized design with factorial test with two factors, the first 

factor was S10 (the endophyte-infected plants) and Speedy (non infected plants) genotypes and the second factor was 

two levels of water availability: control versus water stressed plants (about 80% moisture discharge). At first, according 

to TCA/acetone precipitation method total protein was extracted. The total dissolved protein was separated by SDS-

PAGE electrophoresis. Identification of extracted proteins was performed by mass spectrometry technology and with 

proteome analysis responsive proteins was classified in different categories. It seems that fungal endophyte infected 

genotype with development of its root network, has more power to provide more water so perception of consequences 

of drought stress was delayed. Maybe symbiosis with fungal endophyte changed biochemistry and morphology of host 

plant and leads to increased threshold level of plant. The most induced proteins in infected genotype were in carbon and 

energy metabolism category. This genotype regulated different proteins of this class so kept active various processes 

such as photosynthesis as well as used ability of protective proteins in order to keep the activity of enzymes. 
 

Keywords: Drought stress, Endophyte, Grass, Lolium, Proteomics. 
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: ID: شماره شناسایی، Noهای عملکردی مهم(، )گروه Speedy .B.Cو  S10 هایژنوتیپار در دهای دارای تغییرات معنیپروتئین -1جدول 

دیده در مقایسه با گیاهان کنترل، )کاهش بیان با علامت منفی نشان داده ها در گیاهان تنش: تغییرات بیان پروتئینΔکد شناسایی پروتئین، 

 شده که در تنش خشکی حضور ندارد.: پروتئین ناپدیدDحضور ندارد. : پروتئین جدید که در نمونه کنترل newشده است(. 
Δ:D/C, genotype ID Name No BC 

S10 Speedy     

Carbon and energy metabolism (1, 2, 3, 4, 5,6,7,8,9, 25)) 
- - bradi3g07190.1  Chlorophyll a-b binding protein, chloroplastic  38 1  

- - bradi4g04640.1 photosystem II reaction center PsbP family protein 455 1 

- - bradi1g66296.1 PPL2 (PsbP-like protein 2) 560 1 

- - bradi3g27332.1 cytochrome f apoprotein 19 1 

- - bradi5g08886.1  ATPase alpha subunit 5 1 

- - bradi3g27266.1 
 NAD(P)H-quinone oxidoreductase subunit H, 

chloroplastic  
169 1 

- - bradi1g05756.1 PsaC subunit of photosystem I 53 1 

 - bradi1g29000.1 PSAE-2 (photosystem I subunit E-2) 85 1 

- - bradi2g24210.2 
oxidoreductase NAD-binding domain-containing 

protein 
215 1 

- - bradi3g00330.1 glycerate dehydrogenase 48 1 

- - bradi2g46690.3 phosphoribulokinase 244 1 

- - bradi4g36310.1 triose-phosphate isomerase 118 1 

- - bradi4g24367.1  Fructose-bisphosphate aldolase (chl) 15 1 

- - bradi4g09125.2 RCA (RUBISCO ACTIVASE) 3 1 

- - bradi5g12330.1  Glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase  26 1 

- - bradi1g58220.1 aldo/keto reductase family protein 609 3  

- - bradi1g17730.1  Alpha-galactosidase  823 3 

- - bradi1g60050.1  Glucose-6-phosphate 1-dehydrogenase  423 7 

- - bradi2g59370.1 transaldolase 667 7 

- - bradi1g63020.1 fumarate hydratase 561 8 

- - bradi1g29550.1  4-hydroxy-4-methyl-2-oxoglutarate aldolase  526 25 

- -2.08832 bradi1g12130.1 PS.lightreaction.photosystem II.LHC-II 4 1 

- -3.26915 bradi1g24760.1 PS.lightreaction.photosystem II.LHC-II 32 1 

- -3.84442 bradi1g23610.2 PS.lightreaction.photosystem II.LHC-II 67 1 

- D bradi4g37210.1 PS.lightreaction.photosystem II.LHC-II 207 1 

- 1.574311 bradi3g17640.2 
PS.lightreaction.photosystem II.PSII polypeptide 

subunits 
144 1 

- -2.50196 bradi1g77047.1 
PS.lightreaction.photosystem II.PSII polypeptide 

subunits 
235 1 

- -4.4515 bradi1g06890.1 
PS.lightreaction.photosystem I.PSI polypeptide 

subunits 
47 1 

- -5.18164 bradi1g06890.2 
PS.lightreaction.photosystem I.PSI polypeptide 

subunits 
88 1 

- -3.54445 bradi4g40710.1 

PS.lightreaction.photosystem II.PSII polypeptide 

subunits 506 1 

- -2.19566 bradi1g06890.3 
PS.lightreaction.photosystem I.PSI polypeptide 

subunits 
164 1 

- D bradi1g06890.4 PS.lightreaction.cytochrome b6/f 803 1 

- -2.16394 bradi1g06890.5 
PS.lightreaction.cytochrome b6/f.iron sulfur 

subunit 
72 1 

- -2.62169 bradi1g52550.7 
PS.lightreaction.cyclic electron flow-

chlororespiration 
382 1 

- -2.62894 bradi5g17027.1 PS.lightreaction.NADH DH 424 1 

- 1.606817 bradi3g05220.1 PS.calvin cycle.phosphoglycerate kinase 112 1 

- new bradi5g07190.1 PS.calvin cycle.transketolase 912 1 

- -2.56503 bradi2g55150.1 PS.calvin cycle.seduheptulose bisphosphatase 24 1 

- 2.601254 bradi3g26391.2 PS.calvin cycle.rubisco small subunit 36 1 

- 2.478235 bradi1g48610.1 
major CHO metabolism.synthesis.starch.starch 

synthase 
788 2  

- 1.953845 bradi2g57500.1 major CHO 286 2 
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metabolism.degradation.sucrose.fructokinase 

- 2.057853 bradi1g58210.1 minor CHO metabolism.others 180 3 

- new bradi3g37327.1 minor CHO metabolism.others 719 3 

- 1.617126 bradi4g37350.1 glycolysis.cytosolic branch.UGPase 106 4  

- 1.635821 bradi2g19400.3 
major CHO 

metabolism.degradation.sucrose.hexokinase 
390 2 

- 1.081691 bradi2g49460.1 
major CHO 

metabolism.degradation.sucrose.hexokinase 
536 2 

- 1.98627 bradi5g26140.1 glycolysis.cytosolic branch.pyruvate kinase (PK) 594 4 

- 2.829449 bradi4g32530.1 
glycolysis.plastid branch.glucose-6-phosphate 

isomerase 
422 4 

- 7.344565 bradi3g37140.1 gluconeogenesis / glyoxylate cycle.Malate DH 648 6 

- 9.105815 bradi5g07880.1 gluconeogenesis / glyoxylate cycle.isocitrate lyase 721 6 

- 1.775471 bradi3g46080.1 
OPP.oxidative PP.6-phosphogluconate 

dehydrogenase 
642 7 

- -3.80213 bradi1g55740.2 
OPP.non-reductive PP.ribose 5-phosphate 

isomerase 
236 7 

- -2.94335 bradi3g36520.1 TCA / org transformation.TCA.pyruvate DH.E2 666 8 

- 2.159319 bradi3g15050.1 TCA / org transformation.TCA.aconitase 161 8 

- 1.968666 bradi3g49070.1 
TCA / org transformation.TCA.succinyl-CoA 

ligase 
368 8 

- -3.57747 bradi2g44856.1 TCA / org transformation.carbonic anhydrases 60 8 

- 2.892643 bradi1g53070.1 
mitochondrial electron transport / ATP 

synthesis.NADH-DH.complex I 
408 9 

- 2.413694 bradi1g11520.2 
mitochondrial electron transport / ATP 

synthesis.NADH-DH.localisation not clear 
321 9 

- 1.677801 bradi3g55340.1 
mitochondrial electron transport / ATP 

synthesis.NADH-DH.localisation not clear 
433 9 

- -3.08925 bradi1g54370.1 
mitochondrial electron transport / ATP 

synthesis.cytochrome c reductase 
371 9 

- 2.023088 bradi3g44410.1 
mitochondrial electron transport / ATP 

synthesis.cytochrome c reductase 
469 9 

- 
1.559004 

bradi2g46790.2 
mitochondrial electron transport / ATP 

synthesis.F1-ATPase 
23 9 

- 
1.602017 

bradi2g13090.1 
mitochondrial electron transport / ATP 

synthesis.F1-ATPase 
57 9 

- 
3.262183 

bradi3g24730.1 
mitochondrial electron transport / ATP 

synthesis.F1-ATPase 
156 9 

- 
2.451356 

bradi3g02890.1 
mitochondrial electron transport / ATP 

synthesis.F1-ATPase 
394 9 

- 
1.846225 

bradi3g53000.1 
mitochondrial electron transport / ATP 

synthesis.F1-ATPase 
482 9 

- 23.93588 bradi4g31680.1 C1-metabolism 556 25 

3.175224 - bradi4g07380.1 PS.lightreaction.photosystem II.LHC-II 25 1 

-2.477 - bradi2g42300.1 PS.lightreaction.photosystem I.LHC-I 457 1 

-2.74173 - bradi5g08883.1 PS.lightreaction.ATP synthase.subunit B (ATPF) 99 1 

2.950689 - bradi1g46670.3 major CHO metabolism.degradation.glucose.Susy 489 2 

3.39989 - bradi4g04390.1 
TCA / org transformation.other organic acid 

transformatons.atp-citrate lyase 
753 8 

2.446803 - bradi1g60710.2 
mitochondrial electron transport / ATP 

synthesis.cytochrome c oxidase 
791 9 

- 1.561751 bradi3g22030.1 

 APE1 (ACCLIMATION OF 

PHOTOSYNTHESIS TO ENVIRONMENT) 294 1 

- -3.24525 bradi3g42620.1  Chlorophyll a-b binding protein, chloroplastic  90 1 

- 1.630391 bradi1g05740.1 

CP47, subunit of the photosystem II reaction 

center 6 1 

- 3.078445 bradi1g78082.1  Photosystem II CP43 reaction center protein  9 1 

- 2.255155 bradi1g78076.1  Photosystem II D2 protein  10 1 

- 1.705336 bradi5g10966.1 

PSBA | Encodes chlorophyll binding protein D1, a 

part of the photosystem II reaction center core | 17 1 

- -28.4982 bradi3g39830.1 

PS.lightreaction.photosystem II.PSII polypeptide 

subunits 228 1 
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- 3.685968 bradi5g23845.1 

 PSAA | Encodes psaA protein comprising the 

reaction center for photosystem I along with psaB 

protein 31 1 

- D bradi2g16810.1 

PSAH2, PSAH-2, PSI-H | PSAH2 

(PHOTOSYSTEM I SUBUNIT H2) 847 1 

- 1.672034 bradi2g17660.1 

 STN7 | STN7 (Stt7 homolog STN7); kinase/ 

protein kinase 636 1 

- 1.534743 bradi5g23842.1  ATPA | Encodes the ATPase alpha subunit 16 1 

- 1.638358 bradi1g00940.1 PGR5-LIKE A | PGR5-LIKE A  226 1 

- -4.72291 bradi2g61410.1 

NDH-O | NDH-O (NAD(P)H:plastoquinone 

dehydrogenase complex subunit O) 465 1 

- 1.829602 bradi1g09300.2  Serine hydroxymethyltransferase  69 1 

- 1.634211 bradi3g27325.1  RBCL, large subunit of RUBISCO 1 1 

- -2.13781 bradi5g04080.1  Ribulose bisphosphate carboxylase small chain  22 1 

- 2.319031 bradi1g76470.1 glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase (Chl)  34 1 

- -5.43471 bradi2g01350.1  Fructose-bisphosphate aldolase  (Chl) 503 1 

- new bradi1g41907.2 Starch-related R1 protein 896 2 

- 5.071367 bradi3g02340.1 
 mannose 6-phosphate reductase (NADPH-

dependent) 
64 3 

- 1.646331 bradi1g14710.1  aldo/keto reductase family protein 289 3 

- new bradi4g28160.1  aldose 1-epimerase 911 3 

- -3.24428 bradi3g29810.3  Alpha-galactosidase  716 3 

- 1.543041 bradi2g37400.2  Glucose-6-phosphate isomerase  300 4 

- 1.681398 bradi1g51670.1  Transketolase 40 1 

- 1.939504 bradi4g27570.2  Glucose-1-phosphate adenylyltransferase  632 2 

- -7.4971 bradi3g44990.2 cell wall invertase 645 2 

- D bradi3g56460.1 sucrose cleavage protein-like 708 2 

- 1.987293 bradi3g36150.2 3-chloroallyl aldehyde dehydrogenase 282 5 

- 1.674917 bradi1g07170.2  Malate dehydrogenase  102 6  

 
2.07753 bradi2g25745.1 

gluconeogenesis / glyoxylate cycle.pyruvate 

dikinase 
491 6 

- -2.55844 bradi2g07650.1 Oxidoreductase 375 7  

- 3.222228 bradi3g41480.3 
 Pyruvate dehydrogenase E1 component subunit 

beta  
397 8  

- 4.474047 bradi4g34810.1 
 Pyruvate dehydrogenase E1 component subunit 

beta  
603 8 

- 2.527388 bradi3g06930.1  Citrate synthase  309 8 

- 2.651682 bradi1g75960.2  Aconitate hydratase  336 8 

- 2.360774 bradi5g13490.1  isocitrate dehydrogenase 539 8 

- 18.87783 bradi1g23600.1 succinyl-CoA ligase 565 8 

- 2.369547 bradi1g07020.1 
 Succinate dehydrogenase [ubiquinone] 

flavoprotein subunit, mitochondrial  
412 8 

- -2.61889 bradi2g33450.3  Malic enzyme  366 8 

- new bradi1g27000.1  Malic enzyme  682 8 

- 1.955641 bradi3g43300.1 
 Isocitrate dehydrogenase [NAD] subunit, 

mitochondrial  
553 8 

- new bradi2g42680.1 mitochondrial ATP synthase g subunit 878 9  

- 3.86486 bradi1g42270.1  Formate dehydrogenase, mitochondrial  537 25  

- 2.092876 bradi1g04140.1  Methylenetetrahydrofolate reductase  777 25 

- -2.56905 bradi3g34360.1  NADH-ubiquinone oxidoreductase 786 9 

-4.23532 - bradi5g23844.1 
 D1 subunit of photosystem I  and II reaction 

centers 
54 1 

D - bradi1g58350.1 PSAK (photosystem I subunit K) 843 1 

-3.96558 - bradi5g05674.1 ATPase epsilon subunit 142 1 

-2.89078 - bradi1g26350.1 ATPC1  33 1 

-2.32205 - bradi1g06430.1 (S)-2-hydroxy-acid oxidase 42 1 

-2.07373 - bradi1g58480.1 (S)-2-hydroxy-acid oxidase 71 1 

-2.54878 - bradi2g21120.1  Phosphoglycerate kinase  11 1 

-2.1909 - bradi1g67020.1 fructose-1,6-bisphosphatase 83 1 

-2.08776 - bradi2g56030.1 fructose-1,6-bisphosphatase 127 1 

-2.34739 - bradi1g09537.1  Glucose-1-phosphate adenylyltransferase  198 2 

-2.44845 - bradi2g20977.1  ATP synthase subunit beta  2 9 
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-2.38262 -4.68508 bradi4g30060.2 PS.lightreaction.photosystem II.LHC-II 213 1 

-3.55498 -2.5263 bradi5g23866.1 
PS.lightreaction.photosystem II.PSII polypeptide 

subunits 
63 1 

new 2.80505 bradi1g74570.1 
PS.lightreaction.cyclic electron flow-

chlororespiration 
901 1 

8.882547 9.193307 bradi4g31310.1 
TCA / org transformation.other organic acid 

transformatons.misc 
617 8 

-3.04297 1.804895 bradi1g36260.1  Fructose-bisphosphate aldolase  (cyto) 186 1 

-2.33373 2.904941 bradi3g22330.1  Glucose-1-phosphate adenylyltransferase  176 2 

1.530686 1.558683 bradi2g55120.1  Alpha-1,4 glucan phosphorylase  676 2 

2.413262 2.64945 bradi5g12617.1  3-chloroallyl aldehyde dehydrogenase 693 5 

D 3.14639 bradi3g59750.1 
 Pyruvate dehydrogenase E1 component subunit 

alpha  
569 8 

new new bradi2g49540.1 NADP-malic enzyme 1 887 8 

     

Cell wall 

(10) 

- - bradi1g66440.1 NAD-dependent epimerase 885 10 

- - bradi5g16557.1 glycosyl hydrolase family 3 protein 872 10 

- - bradi2g11860.1  Pectinesterase  584 10 

- 2.096863 bradi1g08120.1  UDP-glucose 6-dehydrogenase  689 10 

- -2.83146 bradi1g08560.1 glycosyl hydrolase family 3 protein 327 10 

- -2.63727 bradi5g23470.1 xylan 1,4-beta-xylosidase 439 10 

- -6.20741 bradi4g11087.1 polygalacturonase (pectinase) 835 10 

D - bradi3g26860.4 GDP-mannose 3,5-epimerase 875 10 

5.151994 D bradi2g00220.1  FLA11 857 10 

-2.3508 -2.80628 bradi1g08570.1  glycosyl hydrolase family 3 protein  208 10 

     

Lipid 

metabolism 

(11) 

- - bradi1g37040.1  enoyl-[acyl-carrier-protein] reductase (NADH) 314 11 

- - bradi3g34340.1  sulfotransferase 524 11 

- - bradi1g59450.1 quinone reductase family protein 678 11 

- - bradi5g15300.1 triacylglycerol lipase 818 11 

- - bradi3g47340.1 glycerophosphodiester phosphodiesterase/ kinase 687 11 

- D bradi1g62310.1 
lipid metabolism.FA synthesis and FA 

elongation.ACP protein 
745 11 

- D bradi2g58930.1 
lipid metabolism.FA synthesis and FA 

elongation.ACP desaturase 
817 11 

- new bradi3g10180.3 
lipid metabolism.lipid degradation.beta-

oxidation.multifunctional 
724 11 

1.53956 - bradi3g24417.1 
lipid metabolism.FA synthesis and FA 

elongation.Acetyl CoA Carboxylation 
836 11 

- D bradi1g65140.2 
protein malonyl CoA-acyl carrier protein 

transacylase 
795 11 

- -3.31743 bradi2g20710.1 
 FQR1 (FLAVODOXIN-LIKE QUINONE 

REDUCTASE 1); FMN binding / oxidoreductase 
555 11 

- 3.221503 bradi2g34290.1  Phospholipase D  600 11 

- 3.522037 bradi2g04650.1  phospholipase 903 11 

- -2.72991 bradi3g39790.1  phosphodiesterase 656 11 

N and 

amino 

acid 

metabolis

m (12, 13) 

N and 

amino acid 

metabolism 

(12, 13) 

N and amino acid 

metabolism (12, 

13) 

N and amino acid metabolism (12, 13) 

N and 

amino 

acid 

metaboli

sm (12, 

13) 

N and 

amino acid 

metabolism 

(12, 13) 

- - bradi1g05680.1  Glutamate dehydrogenase  681 12  

- - bradi3g37830.1  Glutamate decarboxylase  174 13  

- - bradi1g10480.1  Glutamate decarboxylase  443 13 

- - bradi1g13290.1 

ATMS1; 5-methyltetrahydropteroyltriglutamate-

homocysteine S-methyltransferase/ methionine 

synthase 

94 13 

- - bradi5g00610.1  Cysteine synthase  383 13 
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- - bradi1g47650.1  L,L-diaminopimelate aminotransferase 466 13 

- - bradi1g13190.1 glyoxalase I family protein 644 13 

- - bradi3g55420.1 acetyl-CoA C-acyltransferase 826 13 

- 3.877064 bradi1g19080.1 
N-metabolism.ammonia metabolism.glutamate 

synthase 
114 12 

- 2.959192 bradi1g14590.1 

amino acid metabolism.synthesis.aspartate 

family.misc.homoserine.aspartate semialdehyde 

dehydrogenase 

547 13 

- 1.521601 bradi4g01200.2 
amino acid metabolism.synthesis.aspartate 

family.methionine 
157 13 

- 2.163983 bradi2g45330.1 
amino acid metabolism.synthesis.branched chain 

group.common 
363 13 

- 2.3329 bradi3g37240.1 

amino acid metabolism.synthesis.serine-glycine-

cysteine group.serine.phosphoglycerate 

dehydrogenase 

720 13 

- -2.49039 bradi3g07130.1 
amino acid metabolism.degradation.aromatic 

aa.tyrosine 
464 13 

- D bradi1g03130.1 
amino acid metabolism.degradation.aromatic 

aa.tyrosine 
572 13 

- -6.17376 bradi4g01130.2 
amino acid metabolism.synthesis.serine-glycine-

cysteine group.cysteine.OASTL 
192 13 

2.692307 - bradi5g03830.1 
amino acid metabolism.degradation.aspartate 

family.threonine 
756 13 

- 1.819514 bradi3g57990.1 NITRITE REDUCTASE 1 586 12 

- 1.538017 bradi5g24550.2  Glutamine synthetase  41 12 

- -3.67499 bradi3g59970.1  Glutamine synthetase  388 12 

- 5.237107 bradi3g54200.1 (ASPARTATE AMINOTRANSFERASE 5 249 13 

- 2.16009 bradi2g50500.1  Aspartate aminotransferase  661 13 

- 1.508573 bradi1g59220.2  L-alanine:2-oxoglutarate aminotransferase 162 13 

- 1.678402 bradi3g52727.1  ornithine carbamoyltransferase 762 13 

- 4.758007 bradi1g07910.1 aspartate-semialdehyde dehydrogenase 890 13 

- -11.1597 bradi2g53170.1  Cysteine synthase  171 13 

- 1.519773 bradi2g18550.1 1-pyrroline-5-carboxylate dehydrogenase 486 13 

- 1.976995 bradi2g60730.1  Pyrroline-5-carboxylate reductase  525 13 

- 2.303416 bradi2g48010.1  Glycine cleavage system P protein  49 13 

- 1.922112 bradi5g22290.1  Aminomethyltransferase  95 13 

1.78696 3.056931 bradi3g05490.1 
amino acid metabolism.synthesis.central amino 

acid metabolism.GABA.SSADH 
804 13 

2.033443 1.926745 bradi4g43130.1  2-isopropylmalate synthase 685 13 

Secondary 

metabolis

m (16) 

Secondary 

metabolism 

(16) 

Secondary 

metabolism (16) 
Secondary metabolism (16) 

Seconda

ry 

metaboli

sm (16) 

Secondary 

metabolism 

(16) 

- - 
bradi2g15307.1 

 
solanesyl diphosphate synthase 1 793 16 

- - bradi2g00650.1 
1-deoxy-D-xylulose-5-phosphate 

reductoisomerase 
706 16 

- - bradi3g48080.1 
/ 4-hydroxy-3-methylbut-2-en-1-yl diphosphate 

synthase 
766 16 

- - bradi5g07390.1 violaxanthin de-epoxidase 496 16 

- 1.561997 bradi3g59430.1 
secondary metabolism.isoprenoids.non-

mevalonate pathway 
225 16 

- 1.542854 bradi2g48267.1 
secondary metabolism.sulfur-

containing.misc.alliinase 
729 16 

- -6.70729 bradi1g35742.1 

secondary 

metabolism.flavonoids.dihydroflavonols.dihydrofl

avonol 4-reductase 

581 16 

- D bradi1g25350.1 

secondary metabolism.isoprenoids.mevalonate 

pathway.isopentenyl pyrophosphate:dimethyllallyl 

pyrophosphate isomerase 

806 16 

- new bradi2g52610.1 
 4-(cytidine 5'-diphospho)-2-C-methyl-D-

erythritol kinase 
779 16 
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- 1.773624 bradi4g01640.1 
S-adenosylmethionine-dependent 

methyltransferase 
238 16 

- D bradi4g05455.1 isoflavone reductase 842 16 

-5.89711 4.816604 bradi2g18210.1  homogentisate farnesyltransferase 785 16 

Hormone 

metabolis

m (17) 

Hormone 

metabolism 

(17) 

Hormone 

metabolism (17) 
Hormone metabolism (17) 

Hormon

e 

metaboli

sm (17) 

Hormone 

metabolism 

(17) 

- - bradi4g42890.1 AILP1 665 17 

- - bradi1g08930.1 unknown protein 862 17 

- 4.533726 bradi2g43690.1 
hormone metabolism.auxin.induced-regulated-

responsive-activated 
504 17 

- 2.635557 bradi3g48197.1 
hormone metabolism.auxin.induced-regulated-

responsive-activated 
515 17 

- 3.589018 bradi3g57520.1 
hormone metabolism.ethylene.synthesis-

degradation 
655 17 

- D bradi3g52680.1 NCED4 546 17 

 1.518522 bradi4g00335.1  NCED1, 9-cis-epoxycarotenoid dioxygenase 214 17 

             

Stress (20) 

             

Stress (20) 

             Stress 

(20)              Stress (20) 

             

Stress 

(20) 

             

Stress (20) 

- - bradi3g37670.1 oxalate oxidase 124 20 

- 1.621153 bradi4g05440.1 stress.biotic 736 20 

- 1.517688 bradi1g66590.1 stress.abiotic.heat 62 20 

- 1.75309 bradi3g39630.1 stress.abiotic.heat 129 20 

- 1.553727 bradi4g04220.1 stress.abiotic.heat 255 20 

- 1.611915 bradi4g32941.1 stress.abiotic.heat 426 20 

- 1.780284 bradi2g33682.1 stress.abiotic.heat 451 20 

- -2.52085 bradi2g07940.1 stress.abiotic.drought/salt 153 20 

2.265283 - bradi1g66470.1 stress.abiotic.heat 308 20 

2.084851 - bradi4g41057.1 stress.abiotic.heat 523 20 

- D bradi1g06340.1 DNAJ-1 882 20 

- 1.784582 bradi3g54550.1 DNAJ heat shock protein 907 20 

- 5.264365 bradi1g58380.1 ERD4 | ERD4 (early-responsive to dehydration 4) 739 20 

- -23.4745 bradi1g11920.1 germin-like protein 550 20 

- -5.59635 bradi2g11050.1 GL22 822 20 

-2.60115 53.73592 bradi1g56690.1 protein Leucine Rich Repeat family 472 20 

-3.44858 3.452202 bradi2g34910.1 universal stress protein (USP) 448 20 

Redox 

(21) Redox (21) Redox (21) Redox (21) 

Redox 

(21) Redox (21) 

- - bradi4g40800.1  Thioredoxin M-type 137 21 

- - bradi2g62010.1 CB5-B (CYTOCHROME B5 ISOFORM B) 276 21 

- - bradi3g30180.1 MSBP1 (membrane steroid binding protein 1) 358 21 

- - bradi1g16510.1  L-ascorbate peroxidase 149 21 

- - bradi1g47140.1  Glutathione peroxidase  240 21 

- - bradi3g55030.2 glutathione-disulfide reductase 509 21 

- - bradi1g76330.2  Catalase  84 21 

- - bradi2g04610.1  NADH-cytochrome b5 reductase  328 21 

- -4.44172 bradi5g26060.1 redox.thioredoxin 370 21 

- D bradi3g53920.1 redox.ascorbate and glutathione 518 21 

- 2.52089 bradi4g38430.1 redox.ascorbate and glutathione.ascorbate 145 21 

- -4.06015 bradi1g45010.1 redox.ascorbate and glutathione.ascorbate 277 21 

- 2.485854 bradi2g34770.1 redox.ascorbate and glutathione.glutathione 391 21 

- -2.74917 bradi1g46620.1 redox.peroxiredoxin 59 21 

- new bradi2g46380.2 redox.peroxiredoxin 387 21 

- 2.22378 bradi3g01470.1 redox.dismutases and catalases 143 21 

- 1.783703 bradi1g28090.1 
CHLOROPLASTIC DROUGHT-INDUCED 

STRESS PROTEIN OF 32 KD) 
119 21 

- 1.727304 bradi2g35020.1 disulfide isomerase 453 21 

- -2.39017 bradi5g16550.1 Thioredoxin M-type 698 21 

- D bradi3g53200.1  Thioredoxin reductase  858 21 

- 2.164143 bradi2g37480.1 DEHYDROASCORBATE REDUCTASE 2 274 21 
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- D bradi1g65820.2 ascorbate peroxidase 1 425 21 

- new bradi3g17120.1 monodehydroascorbate reductase 802 21 

- 8.10606 bradi5g03640.1 ASCORBATE PEROXIDASE 3 821 21 

- 2.426139 bradi2g12310.1  Dihydrolipoyl dehydrogenase  125 21 

- new bradi1g36860.1 heme-binding family protein 673 21 

 1.753645 bradi1g01570.1 glutathione disulfide oxidoreductase 692 21 

- 2.827772 bradi3g06750.1 peroxiredoxin type 2 61 21 

- new bradi1g35660.1 peroxiredoxin type 2 522 21 

- -4.28992 bradi3g43070.1 superoxide dismutase 101 21 

1.629304 - bradi1g18340.2  Superoxide dismutase [Cu-Zn]  195 21 

D 2.715588 bradi1g19140.1  Thioredoxin reductase  557 21 

DNA/RN

A (27, 28) 

 DNA/RNA 

(27, 28) 

DNA/RNA (27, 

28) 
DNA/RNA (27, 28) 

DNA/R

NA (27, 

28) 

DNA/RNA 

(27, 28) 

- - bradi3g02570.1  LIL3:1; transcription factor 650 27 (RNA) 

- - bradi1g29730.4 HMG1/2-like protein 832 27 

- - bradi3g16227.1 pentatricopeptide (PPR) repeat-containing protein 7 27 

- - bradi5g16720.1 DNA-binding protein 476 27 

- - bradi1g77957.1 
 Nascent polypeptide-associated complex subunit 

beta  
848 27 

- - bradi1g54030.1 
CSP41A (CHLOROPLAST STEM-LOOP 

BINDING PROTEIN OF 41 KDA) 
194 27 

- - bradi2g36710.1 RNA binding 722 27 

- - bradi3g28430.1 heterogeneous nuclear ribonucleoprotein 870 27 

- - bradi3g45290.1 histone H3.2 75 28 (DNA) 

- - bradi2g27760.1  H2B 239 28 

- - bradi2g37327.1  Histone H2A  414 28 

- 1.959845 bradi2g40800.1 RNA.processing.RNA helicase 747 27 

- -2.08014 bradi1g26277.1 RNA.processing.ribonucleases 378 27 

- 2.447552 bradi4g11097.1 
RNA.regulation of transcription.MADS box 

transcription factor family 
695 27 

- new bradi2g01860.1 
RNA.regulation of transcription.putative 

transcription regulator 
902 27 

- 5.370516 bradi2g00530.1 DNA.synthesis/chromatin structure.histone 886 28 

- -13.9158 bradi1g10340.2 DNA.unspecified 755 28 

3.224885 - bradi4g08430.1 RNA.processing 770 27 

1.657794 - bradi4g09940.1 RNA.processing.splicing 910 27 

-3.90413 - bradi4g38260.1 RNA.RNA binding 110 27 

- 1.880454 bradi1g34170.3 
EIF4A1 (EUKARYOTIC TRANSLATION 

INITIATION FACTOR 4A1) 
120 27 

- D bradi1g67980.1 
NF-YC4 (NUCLEAR FACTOR Y, SUBUNIT 

C4) 
833 27 

- -3.68388 bradi1g18320.1 
PTAC4 (PLASTID TRANSCRIPTIONALLY 

ACTIVE4) 
271 27 

- -2.09847 bradi3g56660.1 chloroplast nucleoid DNA-binding protein 726 27 

- -2.15132 bradi2g18330.1 
NAP1;1 (NUCLEOSOME ASSEMBLY 

PROTEIN1;1) 
490 28 

- -2.613 bradi3g54520.1  Histone H2B  20 28 

- -2.28601 bradi4g37340.1  Histone H4  21 28 

- -3.63593 bradi2g62450.1  Histone H2A  68 28 

- -2.48098 bradi4g06010.1  Histone H2A  89 28 

- -3.35126 bradi1g66370.1  Histone H2A  107 28 

- -2.24176 bradi1g09060.1  Histone H2A  512 28 

- -6.05896 bradi1g05330.1 no original description 520 28 

- -2.97934 bradi1g25400.1  Histone H2A  748 28 

-2.27878 - bradi3g29087.1 
 Nascent polypeptide-associated complex subunit 

beta  
570 27 

3.386512 -5.77674 bradi1g57190.1 CP33; RNA binding 787 27 

     

Protein 

(29) 

- - bradi3g22760.1  Alanine--tRNA ligase  684 29 

- - bradi1g05710.1  Ribosomal protein S7  296 29 
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- - bradi2g26940.1 ribosomal protein L1 family protein 151 29 

- - bradi3g27300.1 a chloroplast ribosomal protein L14 404 29 

- - bradi1g33030.1 50S ribosomal protein L24, chloroplast  (CL24) 297 29 

- - bradi1g05754.1  50S ribosomal protein L33, chloroplastic  701 29 

- - bradi2g61560.1 40S ribosomal protein S10 (RPS10A) 224 29 

- - bradi4g26140.1 40S ribosomal protein S16 (RPS16A) 421 29 

- - bradi1g05670.1 RPS18C (S18 RIBOSOMAL PROTEIN) 709 29 

- - bradi3g56527.1 40S ribosomal protein S19 (RPS19B)  329 29 

- - bradi1g04660.1 40S ribosomal protein S2 (RPS2D) 411 29 

- - bradi1g62690.2 structural constituent of ribosome 459 29 

- - bradi2g54210.1 40S ribosomal protein S23 (RPS23B)  284 29 

- - bradi4g07120.1  40S ribosomal protein S9 (RPS9C) 365 29 

- - bradi2g34440.6 60S ribosomal protein L10 (RPL10C) 449 29 

- - bradi5g20330.1 60S ribosomal protein L12 (RPL12A) 197 29 

- - bradi3g16170.3  60S ribosomal protein L13  350 29 

- - bradi1g05510.1 60S ribosomal protein L4/L1 (RPL4A) 121 29 

- - bradi1g63010.2  Ribosomal protein L19  662 29 

- - bradi2g06250.1 60S ribosomal protein L26 (RPL26B) 483 29 

- - bradi1g30210.1  60S ribosomal protein L27  307 29 

- - bradi4g34340.2 60S ribosomal protein L32 (RPL32A) 657 29 

- - bradi3g16620.1 60S ribosomal protein L34 (RPL34A) 254 29 

- - bradi2g54600.2  60S ribosomal protein L36  369 29 

- - bradi5g09500.1 RPL5A 229 29 

- - bradi4g38510.1  Ribosomal protein  519 29 

- - bradi1g08260.1 60S ribosomal protein L13A (RPL13aD) 393 29 

- - bradi4g08667.1  60S ribosomal protein L17 (RPL17A)  330 29 

- - bradi1g75620.1 60S ribosomal protein L21 (RPL21C) 285 29 

- - bradi4g16690.3 60S ribosomal protein L35a (RPL35aC) 534 29 

- - bradi4g34750.1 60S ribosomal protein L7A (RPL7aA) 237 29 

- - bradi3g08900.1  60S ribosomal protein L6  232 29 

- - bradi4g04120.2 60S ribosomal protein L8 (RPL8C)  372 29 

- - bradi3g47690.1  Elongation factor Tu  56 29 

- - bradi5g16980.1  Elongation factor G, chloroplastic  138 29 

- - bradi1g18710.1 
elongation factor 1B alpha-subunit 2 

(eEF1Balpha2)  
415 29 

- - bradi1g70180.1 mitochondrial processing peptidase beta subunit 351 29 

- - bradi3g29750.1 
 translocon at the inner envelope membrane of 

chloroplasts  
178 29 

- - bradi3g53860.1 

TIC55 (TRANSLOCON AT THE INNER 

ENVELOPE MEMBRANE OF 

CHLOROPLASTS 55) 

441 29 

- - bradi1g31180.1 protein transport protein SEC61 gamma subunit 740 29 

- - bradi1g08287.1 protein serine/threonine kinase  189 29 

- - bradi1g05750.1  ATP-dependent Clp protease proteolytic subunit  473 29 

- - bradi2g16160.1 aspartyl protease family protein 435 29 

- - bradi3g30640.1 serine carboxypeptidase S28 family protein 605 29 

- - bradi4g31220.1  CPN20 (CHAPERONIN 20) 190 29 

- - bradi3g48540.1  GrpE protein homolog  377 29 

- - bradi1g46596.1 CPN20 (CHAPERONIN 20) 446 29 

- - bradi4g27270.1  GrpE protein homolog  733 29 

- - bradi3g09300.1 PDF6 (PREFOLDIN 6) 812 29 

- - bradi1g29500.1 photosystem II stability/assembly factor 111 29 

- - bradi2g13078.1 photosystem I assembly and stability 691 29 

- - bradi1g59110.1  Eukaryotic translation initiation factor 5A  717 29 

- - bradi3g49610.2  Proteasome subunit alpha type  352 29 

- - bradi5g24027.1 RD21 (responsive to dehydration 21) 210 29 

- - bradi4g31440.3 cysteine-type peptidase 727 29 

- - bradi4g36720.2 aspartyl protease family protein 889 29 

- -2.23136 bradi1g05752.1 
protein.synthesis.ribosomal 

protein.prokaryotic.chloroplast.30S subunit.S18 
338 29 

- 2.411518 bradi3g16150.1 protein.synthesis.ribosomal protein.eukaryotic.40S 230 29 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

32
22

72
7.

13
98

.8
.3

3.
28

.8
 ]

 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 ji
sp

p.
iu

t.a
c.

ir
 o

n 
20

24
-0

8-
04

 ]
 

                            24 / 28

https://dorl.net/dor/20.1001.1.23222727.1398.8.33.28.8
https://jispp.iut.ac.ir/article-1-1248-en.html


 89 ...چچم چند ساله پروفایل پروتئومیکس برگ دو ژنوتیپ مقایسه

 

 

subunit.S3 

- -2.39151 bradi3g08680.1 
protein.synthesis.ribosomal protein.eukaryotic.40S 

subunit.S24 
629 29 

- 1.504212 bradi3g43475.1 
protein.synthesis.ribosomal protein.eukaryotic.40S 

subunit.S27 
852 29 

- 3.582534 bradi4g13910.1 
protein.synthesis.ribosomal protein.eukaryotic.40S 

subunit.S28 
531 29 

- 1.68777 bradi1g23780.1 
protein.synthesis.ribosomal protein.eukaryotic.40S 

subunit.SA 
193 29 

- 3.034154 bradi2g35620.1 
protein.synthesis.ribosomal protein.eukaryotic.40S 

subunit.S4 
182 29 

- 2.8355 bradi1g21320.2 
protein.synthesis.ribosomal protein.eukaryotic.40S 

subunit.S6 
544 29 

- 1.704351 bradi4g41680.1 
protein.synthesis.ribosomal protein.eukaryotic.60S 

subunit.L3 
220 29 

- new bradi3g13750.1 
protein.synthesis.ribosomal protein.eukaryotic.60S 

subunit.P1 
510 29 

- 3.250718 bradi3g00640.1 
protein.synthesis.ribosomal protein.eukaryotic.60S 

subunit.L9 
205 29 

- -9.61453 bradi3g53970.2 protein.synthesis.initiation 567 29 

- 4.58633 bradi1g06860.8 protein.synthesis.elongation 81 29 

- 2.980046 bradi1g37490.1 protein.synthesis.elongation 223 29 

- 1.776368 bradi2g05710.1 protein.targeting.mitochondria 462 29 

- 3.249885 bradi2g03350.1 protein.targeting.chloroplast 690 29 

- -2.37673 bradi2g35587.1 protein.targeting.chloroplast 825 29 

- new bradi1g66820.1 protein.targeting.chloroplast 899 29 

- 2.113161 bradi3g60550.1 protein.degradation 635 29 

- new bradi3g35350.1 protein.degradation 880 29 

- -2.50597 bradi5g24960.1 protein.degradation.ubiquitin.proteasom 488 29 

- 3.12345 bradi2g33390.2 protein.degradation.ubiquitin.proteasom 551 29 

- 1.920749 bradi3g07370.4 protein.degradation.ubiquitin.proteasom 588 29 

- 2.800021 bradi5g13800.1 protein.degradation.ubiquitin.proteasom 631 29 

- -4.48593 bradi4g35156.2 protein.degradation.ubiquitin.proteasom 688 29 

- 3.223939 bradi3g03720.1 protein.degradation.ubiquitin.proteasom 705 29 

- new bradi4g34620.1 protein.degradation.ubiquitin.proteasom 751 29 

- 1.612003 bradi1g49140.1 protein.degradation.ubiquitin.proteasom 794 29 

- 1.828929 bradi4g39880.1 protein.degradation.serine protease 140 29 

- 2.110535 bradi1g50270.1 protein.folding 43 29 

- 1.5706 bradi1g00730.1 protein.folding 116 29 

- -2.35206 bradi3g41800.1 protein.folding 260 29 

- 3.384791 bradi1g75520.1 protein.folding 312 29 

- 4.186734 bradi3g00480.2 protein.folding 334 29 

- -2.12366 bradi1g54970.1 protein.folding 392 29 

- -3.7227 bradi5g02990.2 protein.folding 558 29 

- -2.01256 bradi1g63380.1 protein.assembly and cofactor ligation 595 29 

-2.03547 - bradi2g13104.1 
protein.synthesis.ribosomal 

protein.prokaryotic.chloroplast.30S subunit.S4 
261 29 

-2.92665 - bradi2g45730.1 
protein.synthesis.ribosomal 

protein.prokaryotic.chloroplast.50S subunit.L12 
98 29 

-2.46165 - bradi1g69650.1 
protein.synthesis.ribosomal 

protein.prokaryotic.chloroplast.50S subunit.L15 
253 29 

1.93791 - bradi5g21630.1 
protein.synthesis.ribosomal protein.eukaryotic.40S 

subunit.S11 
810 29 

-2.20875 - bradi1g71472.1 
protein.synthesis.ribosomal 

protein.unknown.small subunit.S19 
790 29 

-2.51345 - bradi3g05950.1 protein.synthesis.elongation 247 29 

D - bradi2g27390.1 protein.degradation.ubiquitin.proteasom 675 29 

- -3.03675 bradi4g07854.1  tRNA synthetase class II  442 29 

- new bradi1g56640.2 aminoacyl-tRNA ligase 769 29 

- 3.537549 bradi1g56890.1  aminoacyl-tRNA ligase 827 29 

- D bradi3g27272.1  30S ribosomal protein S15, chloroplastic  868 29 

- -4.30738 bradi2g46520.1 chloroplast 30S ribosomal protein S20 768 29 
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- -2.1138 bradi1g00980.2 30S ribosomal protein 471 29 

- -8.66322 bradi2g49850.1 
 emb1473 (embryo defective 1473); structural 

constituent of ribosome 
492 29 

- -2.17765 bradi1g04130.2 ribosomal protein L17 family protein 487 29 

- -3.37007 bradi5g05656.1  chloroplast ribosomal protein L23 355 29 

- -3.21803 bradi2g59210.1 RIBOSOMAL PROTEIN LARGE SUBUNIT 27 256 29 

- -2.23672 bradi2g40040.1 50S ribosomal protein L28 659 29 

- -26.5967 bradi3g58780.1 ribosomal protein L29 416 29 

- -2.2007 bradi1g67170.1 
RPL4; poly(U) binding / structural constituent of 

ribosome 
147 29 

- -2.14668 bradi3g13810.1 structural constituent of ribosome 612 29 

- 2.432429 bradi3g45000.1 40S ribosomal protein S14 258 29 

- D bradi4g38580.1 40S ribosomal protein S25 851 29 

- 1.592593 bradi1g04070.1  40S ribosomal protein S26  514 29 

- -2.63185 bradi2g54450.1 40S ribosomal protein S15A 477 29 

- 1.915357 bradi3g43560.1  40S ribosomal protein S8  400 29 

- 1.6107 bradi3g09030.1 RPL16A; structural constituent of ribosome 246 29 

- 2.129898 bradi1g55510.1 60S ribosomal protein L4/L1 (RPL4A) 478 29 

- new bradi1g17970.1 60S ribosomal protein L18 627 29 

- -2.4449 bradi2g50020.1  60S ribosomal protein L18a  272 29 

- -2.31178 bradi5g14750.2 RPL23A 304 29 

- -7.97999 bradi1g21630.1 structural constituent of ribosome 590 29 

- D bradi2g46580.1 60S ribosomal protein L37a (RPL37aB) 781 29 

- -2.13615 bradi5g20900.1 60S ribosomal protein L7 (RPL7D) 216 29 

- 1.82004 bradi3g14340.1 60S acidic ribosomal protein P0 (RPP0A) 201 29 

- -3.46813 bradi3g06530.1 protein ribosome-like protein 616 29 

 
-2.23281 bradi2g27190.1 

nascent polypeptide associated complex alpha 

chain protein 
288 29 

- -2.24275 bradi1g77100.1 

NACA2 (NASCENT POLYPEPTIDE-

ASSOCIATED COMPLEX SUBUNIT ALPHA-

LIKE PROTEIN 2) 

460 29 

- 4.073928 bradi2g45070.1 translation elongation factor 713 29 

- -2.18245 bradi1g24110.2 
RRF (RIBOSOME RECYCLING FACTOR, 

CHLOROPLAST PRECURSOR) 
275 29 

- -8.94675 bradi1g24860.3 THF1 131 29 

- D bradi3g41310.1 
NTF2A (NUCLEAR TRANSPORT FACTOR 

2A) 
856 29 

- -2.79283 bradi5g07090.2 nuclear transport factor 2 (NTF2) 860 29 

- 2.785402 bradi3g19100.1 
SCY1 (SecY Homolog 1); P-P-bond-hydrolysis-

driven protein transmembrane transporter 
658 29 

- 2.46328 bradi2g12067.1  Protein translocase subunit SecA  694 29 

- -2.01653 bradi1g53867.1 ARF1A1C 380 29 

- -3.41711 bradi4g45150.1  Protein transport protein Sec61 subunit beta  809 29 

- new bradi2g22210.1  STN8 805 29 

- 2.574428 bradi3g54020.1 cytosol aminopeptidase 234 29 

- -2.57418 bradi3g47890.1 unknown protein 323 29 

- 4.450129 bradi3g56280.1 serine-type endopeptidase 376 29 

- 2.260805 bradi3g26780.4 acylaminoacyl-peptidase 543 29 

- 1.59857 bradi3g12520.2 peptidase M1 577 29 

- new bradi3g08120.1  Aminopeptidase  754 29 

- 7.08464 bradi1g65320.1 ubiquitin activating enzyme 789 29 

- -3.40828 bradi2g36862.1 aspartyl protease 402 29 

- D bradi3g00340.1 ubiquitin-protein ligase 580 29 

- D bradi4g39590.1 aspartyl aminopeptidase 782 29 

- 2.217318 bradi3g58166.1  ATPREP1 (PRESEQUENCE PROTEASE 1) 150 29 

- 2.090935 bradi1g15560.1 membrane-associated zinc metalloprotease 535 29 

- 1.624505 bradi2g28680.2  aminopeptidase 562 29 

- 2.626195 bradi1g74922.1 protein.degradation.AAA type 807 29 

- 3.109458 bradi5g02890.2 CPN60A (CHAPERONIN-60ALPHA) 73 29 

- 1.974712 bradi3g44640.1 
 ERD1 (EARLY RESPONSIVE TO 

DEHYDRATION 1) 
385 29 
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- new bradi3g28070.1  HSP60 (HEAT SHOCK PROTEIN 60) 468 29 

- 2.284253 bradi1g27190.5  Peptidylprolyl isomerase  563 29 

- 6.100464 bradi1g64590.1 
mitochondrial import inner membrane translocase 

subunit Tim17 
578 29 

-2.18939 - bradi0007s0021  50S ribosomal protein L35  608 29 

2.215075 - bradi2g52710.1 protein 50S ribosomal 801 29 

1.882823 - bradi2g58830.1  Small ubiquitin-related modifier  772 29 

-2.20083 - bradi4g13740.2  Proteasome subunit alpha type  623 29 

-4.58092 - bradi3g01630.1  Peptidylprolyl isomerase  646 29 

-2.44371 1.610313 bradi3g23310.1 
protein.synthesis.ribosomal protein.eukaryotic.40S 

subunit.S7 
395 29 

D 2.850109 bradi4g24610.1 
protein.synthesis.ribosomal protein.eukaryotic.60S 

subunit.L3 
571 29 

new 2.100885 bradi1g01580.1 protein.synthesis.elongation 879 29 

D D bradi1g62830.1 60S ribosomal protein L22-2 (RPL22B) 871 29 

new D bradi1g62360.1 
nascent polypeptide associated complex alpha 

chain protein 
865 29 

-2.52611 D bradi3g29760.1 

TIC110 (TRANSLOCON AT THE INNER 

ENVELOPE MEMBRANE OF 

CHLOROPLASTS 110) 

209 29 

-4.62525 -2.11487 bradi1g03220.1 ribosomal protein L18 family protein 461 29 

-2.31671 1.587623 bradi2g20390.1 40S ribosomal protein S15 696 29 

-6.50321 -5.0556 bradi5g10250.1  GrpE protein homolog  367 29 

-2.96201 -3.3064 bradi3g59057.2  Peptidylprolyl isomerase  493 29 

     

Cell/signali

ng/develop

ment (30, 

31, 33) 

- - bradi3g09010.2 
NAD(P)-binding Rossmann-fold superfamily 

protein 
270 30 

- - bradi2g43110.1 leucine-rich repeat transmembrane protein kinase 861 30 

- - bradi2g12510.1 GTP binding 484 30 

- - bradi1g06772.1  Obg-like ATPase 1  498 30 

- - bradi2g15730.1  GTP-binding nuclear protein  440 30 

- - bradi3g17680.1  Obg-like ATPase 1  554 30 

- - bradi3g38640.2  GF14b protein  305 30 

- - bradi4g14630.1 plastid-lipid associated protein PAP 206 31 

- - bradi3g58830.1  Annexin  302 31 

- - bradi4g29680.2  Annexin  830 31 

- - bradi1g24500.1 peptidyl-prolyl cis-trans isomerase 432 31 

- - bradi2g58640.1  Peptidylprolyl isomerase  829 31 

- - bradi2g37470.1 cupin family protein 670 33 

- D bradi4g33940.1 signalling.light 463 30 

- -2.94629 bradi2g57537.1 signalling.calcium 231 30 

- -11.0203 bradi1g68010.1 signalling.calcium 831 30 

- 2.376508 bradi2g41180.1 signalling.G-proteins 343 30 

- 1.980871 bradi2g19750.2 signalling.G-proteins 344 30 

- 2.588728 bradi5g13000.1 signalling.G-proteins 914 30 

- 9.589595 bradi4g16640.1 signalling.14-3-3 proteins 410 30 

- 1.806944 bradi3g30710.2 cell.organisation 96 31 

- 1.67949 bradi2g39590.1 cell.organisation 674 31 

- -2.12336 bradi2g11060.1 cell.cycle.peptidylprolyl isomerase 470 31 

- 7.349729 bradi1g75270.1 cell.cell death.plants 664 31 

- -3.61818 bradi1g02090.2 development.late embryogenesis abundant 850 33 

- -2.30059 bradi3g14650.1 development.unspecified 437 33 

- D bradi3g41430.1 development.unspecified 702 33 

- 3.735882 bradi2g47940.1 development.unspecified 874 33 

- -3.59889 bradi1g02940.2 CRT1 (CALRETICULIN 1) 379 30 

- 3.676624 bradi2g06830.1  sodium/calcium exchanger family protein 405 30 

- -2.65477 bradi2g52940.1 CAM5 (CALMODULIN 5) 869 30 

- 3.362543 bradi3g47240.1 GTP binding 480 30 
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- 4.664529 bradi1g03490.1 GTP binding 573 30 

- 1.805323 bradi2g23120.1 GTP binding 839 30 

- -2.75354 bradi5g12510.2 14-3-3-like protein 292 30 

- D bradi4g05500.1 RALFL33 (ralf-like 33) 846 30 

- 2.332958 bradi1g06800.1  Tubulin beta chain  345 31 

- 1.568683 bradi3g30740.2 plastid-lipid associated protein PAP 778 31 

- -5.90996 bradi4g34370.1  Peptidylprolyl isomerase  808 31 

- new bradi4g26877.1  Clathrin heavy chain  888 31 

1.557196 - bradi2g21460.1 CAM5 (CALMODULIN 5) 419 30 

     

Transport 

(34) 

- - bradi2g01870.1 (NON-INTRINSIC ABC PROTEIN 6) 837 34 

- - bradi5g15970.1 
 PIP2B (PLASMA MEMBRANE INTRINSIC 

PROTEIN 2); water channel  
828 34 

- - bradi2g08340.1 
 antiporter/ triose-phosphate transmembrane 

transporter 
181 34 

- 3.163213 bradi5g24690.1 transport.p- and v-ATPases 154 34 

- 1.997175 bradi1g31690.2 
transport.p- and v-ATPases.H+-transporting two-

sector ATPase 
104 34 

- -3.74029 bradi2g01610.1 
transport.ABC transporters and multidrug 

resistance systems 
652 34 

- 2.271713 bradi1g28760.2 transport.Major Intrinsic Proteins.PIP 134 34 

- 1.997584 bradi3g56020.1 transport.Major Intrinsic Proteins.PIP 167 34 

- 2.553294 bradi4g45030.1 transport.calcium 669 34 

2.005531 - bradi1g71410.2 
transport.metabolite transporters at the 

mitochondrial membrane 
602 34 

1.762503 - bradi3g48590.1 transport.misc 268 34 

-2.20085 - bradi3g59400.1 
transport.unspecified anions.arsenite-transporting 

ATPase 
132 34 

- 3.025514 bradi1g67960.1  V-type proton ATPase subunit a  540 34 

- 3.338263 bradi5g20650.1  V-type proton ATPase subunit G  784 34 

- 1.768395 bradi2g45580.1 
 VHA-E3 (VACUOLAR H+-ATPASE SUBUNIT 

E ISOFORM 3) 
389 34 

- 2.642825 bradi2g42100.1  V-type proton ATPase subunit  575 34 

- 7.906712 bradi1g28416.2 non-intrinsic ABC protein 8  613 34 

- 2.440507 bradi3g49360.1 
PIP2B (PLASMA MEMBRANE INTRINSIC 

PROTEIN 2); water channel 
438 34 

- 3.03425 bradi5g18170.1 
PIP1;4 (PLASMA MEMBRANE INTRINSIC 

PROTEIN 1;4); water channel 
530 34 

- new bradi3g32210.2 
TMT2 (TONOPLAST MONOSACCHARIDE 

TRANSPORTER2) 
763 34 

- 5.386176 bradi4g00320.1 SUT4 (SUCROSE TRANSPORTER 4) 909 34 

- 5.257463 bradi1g47767.1 
(Pyrophosphate-energized inorganic 

pyrophosphatase) (H(+)-PPase) 
233 34 

- new bradi3g53740.1 amino acid transporter family protein 841 34 

- new bradi3g07830.1  ADP,ATP carrier protein  813 34 

- 1.999915 bradi4g27550.1 
 antiporter/ triose-phosphate transmembrane 

transporter 
863 34 

- 1.864631 bradi2g32600.2 dicarboxylate/tricarboxylate carrier (DTC) 217 34 

- 2.900163 bradi3g57890.1 mitochondrial phosphate transporter 221 34 

- 2.261047 bradi3g38580.1  oxoglutarate:malate antiporter 474 34 

- 5.162512 bradi3g36970.1 TEMPERATURE-INDUCED LIPOCALIN 517 34 

-2.33428 -2.06711 bradi3g34077.1 
transport.metabolite transporters at the 

mitochondrial membrane 
450 34 
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