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Abstract 

Objective 

Salinity stress is one of the most important environmental stresses that significantly 

has negative effects on plant growth and crop production all over the world. Among cereal crops, 

barley (Hordeum vulgar L.) is the most tolerate cereal to abiotic stresses, especially to salinity 

stress. In the present study, to evaluate the molecular response of some promising genotypes of 

barley to salinity stress, the expression patterns of APX, GPX, SOD, Rbohf1, and Rbohf2 genes 

were assessed under two control and salt stress conditions. 

Materials and methods 

In this study, the effect of salt treatment (200 mM NaCl) on relative expression patterns of APX, 

GPX, SOD, Rbohf1, and Rbohf2 genes in a set of six promising genotypes of barley along with a 
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local cultivar as the reference genotype (cv. Mehr) was evaluated. The experiment was conducted 

in a randomized complete block design in two environments (normal and saline stress) under 

controlled glasshouse conditions using a hydroponic system. After seedling establishment and 

applying stress treatment (21-days), plants were subjected to sampling and the relative expression 

for targeted genes was estimated as proposed by Pfaffl (2001).  

Results 

According to the results, a significant difference was observed between control and salt 

treatments, as well as, among tested barley genotype in terms of all investigated genes. Salt 

treatment significantly increased expression of Rbohf1, APX, GPX, Rbohf2, and SOD by 6.80, 

4.51, 4.26, 2.76, and 2.72-fold compared to control treatment, respectively. A comparison of the 

expression patterns of studied genes revealed that promising genotypes G6 and G7 showed better 

tolerance against oxidative stress induced by salt treatment and revealed an acceptable tolerance 

to salinity stress.  

Conclusions 

Our results revealed that the genotypes G6 and G7 due to their genetic background have a high 

potential to the regulation of their antioxidant system. Hence, these genotypes can be used as ideal 

candidates for supplementary studies and even participate in adaptability and stability trials to 

release as commercial cultivars tolerant to salt stress. 
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  چکیده

وری ان و بهرهو نمو گیاه محیطی است که اثرات نامطلوب گسترده ای بر رشدهای ترین تنشتنش شوری یکی از مهم: هدف

های غیر نشت( دارای بیشترین میزان تحمل به .Hordeum vulgar Lدر بین غلات، جو ) محصولات کشاورزی در جهان دارد.

یدبخش جو به تنش شوری، های امبه منظور ارزیابی پاسخ مولکولی برخی از ژنوتیپ در این تحقیق باشد.زیستی به ویژه شوری می

 گرفت. در دو تیمار عدم تنش و تنش شوری مورد بررسی قرار Rbohf2و  APX ،GPX ،SOD ،Rbohf1های ژنالگوی بیان 
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، APX ،GPX ،SODهای ژن( بر تغییرات الگوی بیان mM NaCl 200در این مطالعه اثر تیمار شوری )ها: مواد و روش

Rbohf1  وRbohf2 آزمایش در قالب در شش ژنوتیپ امیدبخش جو به همراه رقم مهر )به عنوان شاهد( مورد بررسی قرار گرفت .

ده از سیستم کشت های کامل تصادفی و در دو محیط نرمال و تنش شوری در شرایط کنترل شده گلخانه و با استفاطرح بلوک

بافت برگ انجام و میزان بیان  برداری ازروز(، نمونه 21مال دوره تنش )ها و اعهیدروپونیک به اجرا درآمد. پس از استقرار گیاهچه

 گیری شد. اندازه Pfaffl  (2001)ها در هر دو شرایط رشدی با استفاده از روشنسبی هر یک از ژن

های ارزیابی وتیپین بین ژنداری بین تیمارهای عدم تنش و تنش شوری و همچنبا توجه به نتایج به دست آمده اختلاف معنینتایج: 

های یان هر یک از ژنبداری موجب افزایش های مورد مطالعه مشاهده شد. تیمار شوری به طور معنیشده از نظر بیان نسبی ژن

Rbohf1 ،APX ،GPX ،Rbohf2  وSOD  مار عدم تنش برابر نسبت به تی 72/2و  76/2، 26/4، 51/4، 80/6به ترتیب به میزان

واکنش بهتری از نظر  دارای G7و  G6های مختلف نشان داد دو ژنوتیپ های ارزیابی شده در ژنوتیپشد. مقایسه الگوی بیان ژن

 شوری بودند.  ل قابل قبولی در برابر تنشپاسخ به تنش اکسیداتیو ایجاد شده به واسطه تیمار شوری و در نتیجه تحم

ه ژنتیکی خود قابلیت بواسطه زمین G7و  G6های با توجه به نتایج به دست آمده از این مطالعه مشخص شد ژنوتیپ گیری:نتیجه

ان کاندید مناسبی برای واند به عنوتها میرو این ژنوتیپاکسیدانتی دارند. از اینهای مرتبط با سیستم آنتیبالایی در تنظیم بیان ژن

 ورد توجه قرار گیرد.مهای تکمیلی و استفاده در آزمایشات سازگاری و پایداری جهت معرفی ارقام متحمل به تنش شوری بررسی

 اکسیدانت، جو زراعی: الگوی بیان ژن، شوری، فعالیت آنتیهاکلید واژه

 : پژوهشی.نوع مقاله

از  یبرخ یانب یالگو یررسب (1402) نژاد رضا، پورابوقداره علیرضا، ابراهیمی آساعزیزیجدیدی امید، اطمینان علیرضا،  استناد:

، نولوژی کشاورزیمجله بیوتک. یتنش شور یطجو تحت شرا یدبخشام هاییپدر ژنوت یدانتیاکس یآنت یتمرتبط با فعال هایژن
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 مقدمه

زرگی از علوفه و ( یکی از انواع غلات دانه ریز است که نقش مهمی در تأمین بخش ب.Hordeum vulgar Lجو زراعی )

باشد. اندازه ژنوم خوراک دام و طیور و همچنین صنایع غذایی دارد. این گیاه خودگشن بوده و دارای سطح کروموزومی دیپلوئید می

های محیطی نسبت به گندم و ذرت بیشتر مورد توجه این گیاه سبب شده است به عنوان یک گیاه مدل برای بررسی انواعی از تنش
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متوسط تولید جهانی  2019در سال  FAO(. بر اساس گزارش منتشر شده توسط Schreiber et al. 2020گیرد ) محققان قرار

ها ای، دانه جو دارای مقدار قابل توجهی فیبر، انواع ویتامینمیلیون تن دانه برآورده شده است. از نظر ارزش تغذیه 5/3این غله نزدیک 

رسد دستیابی (. از اینرو به نظر می;Singh et al. 2021 Fatemi et al. 2022باشد )، پروتئین، فسفات و کلسیم میBبه ویژه 

 به ارقام پر بازده و پایدار برای کشت در مناطق مختلف، نقش مهمی در افزایش تولید و گسترش این گیاه زراعی داشته باشد. 

کلاتی همچون محدود شدن دسترسی به منابع های اخیر تغییرات اقلیمی به طور چشمگیری سبب به وجود آمدن مشدر سال

های زیست محیطی بیش از پیش شده است. از اینرو، کاهش چشمگیر اراضی قابل آبی، افزایش شوری خاک و بسیاری از آلودگی

ای استفاده برای تولید محصولات کشاورزی از یکسو و افزایش جمعیت جهان از سوی دیگر به عنوان دو عامل تهدید کننده جدی بر

ترین (. شوری خاک یکی از مخربShahbaz & Ashraf 2013اند )تولید پایدار محصولات کشاورزی پایدار در نظر گرفته شده

 Ahmadi etهای زیادی از جهان تحت تأثیر خود قرار داده است )های محیطی است که تولید محصولات زراعی را در بخشتنش

al. 2018های قابل کشت به دلیل استفاده بیش از حد از نیمی از کل زمین 2050است تا سال  (. علاوه براین، تخمین زده شده

رو، در (. از اینNachshon 2018های نادرست مدیریت زراعی با مشکل شوری خاک مواجه شوند )های زیرزمینی و روشآب

ح منابع آبی و خاکی و همچنین استفاده از های شور مستلزم مدیریت صحیبرداری از خاکای نه چندان دور موفقیت در بهرهآینده

 گیاهان متحمل به سطوح مختلفی از تنش شوری است.

فرآیند اکسیداسیون به عنوان بخش مهمی از متابولیسم و زندگی هوازی موجودات زنده شناخته شده است. اکسیژن در 

آزاد کند. اکسیژنی که به شکل تک اکترونی های های خاصی ممکن است به شکل تک الکترونی درآید و ایجاد رادیکالموقعیت

های گیاهی دارای ساختاری اتمی شود. سلول( نامیده میReactive oxygen speciesشود گونه اکسیژن واکنشگر )تبدیل می

گیرد ار میچرخند. زمانی که گیاه در معرض تنش قرها با بار منفی حول آن میای با بار مثبت هستند که الکترونبوده و شامل هسته

های مجاور خود کند تا از اتمدهد ناپایدار شده و در نتیجه سعی میها از مدار خود خارج شده و اتمی که الکترون از دست میالکترون

ها خواهد ROSای متعددی اتفاق خواهد افتاد که در نهایت منجر به تولید های زنجیرهالکترون دریافت کند. طی این فرآیند واکنش

های گیاهی دارای مضرات ها در سلولROSاین پدیده  تحت عنوان تنش اکسیداتیو نامیده می شود. افزایش تولید و تجمع  شد که

 DNAهای بافتی و تخریب توان به اکسیداسیون لیپیدهای غشای سلولی، اکسیداسیون پروتئینفراوانی است که از جمله آن می

های فیزیولوژیکی ای از مکانیسمگیرد مجموعهزمانی که گیاه در معرض تنش قرار می(. Hossain & Dietz 2016اشاره نمود )

-های آنتیهای مهم درگیر در القای تحمل تنش فعالیت آنزیمشوند. یکی از مکانیسمو مولکولی تواماً در پاسخ به تنش فعال می

شوند. گروه بندی میهای آنزیمی و غیرآنزیمی گروهکسیدانتاها خود به دو دسته کلی شامل آنتیباشد. آنتی اکسیدانتاکسیدانت می

(، MDHARهیدرو آسکوربات ردوکتاز )دی(، مالونSOD(، سوپراکسید دیسموتاز )CATهای همچون کاتالاز )اول شامل آنزیم

های اکسیدانتآنتیترین باشند. از مهم( میDHAR(، هیدروآسکوربات ردوکتاز )POX(، پراکسیداز )APXآسکوربات پراکسیداز )

(. Ashraf 2009ها اشاره نمود )(، کارتنوئیدها و توکوفرولGSH(، گلوتاتیون )AsAتوان به اسید آسکوربات )غیر آنزیمی نیز می
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ها به صورت مستقیم یا غیر مستقیم منجر به کاهش اثرات تنش اکسیداتیو و افزایش اکسیدانتبه طورکلی فعالیت هر یک از انواع آنتی

های درگیر در پاسخ در بررسی مکانیسم Ahmadi et al. (2020)شود. به عنوان نمونه، های محیطی میمل گیاه در برابر تنشتح

های اکسیدانتی و ژنهای آنتیهای کد کننده آنزیمهای وحشی گندم نشان دادند بین الگوی بیان ژنبه تنش شوری در برخی از گونه

SOS  وHKT  ارتباط مستقیمی وجود دارد.  نتایج مطالعهPour-Aboughadareh et al. (2020)  با بررسی خویشانوندان

های هوایی تحت شرایط تنش کم با بیوماس خشک اندام CATو  APX ،POXهای وحشی گندم نشان دادند بین فعالیت آنزیم

 داری وجود دارد. آبی ارتباط مثبت و معنی

های ای در استفاده از روشفناوری و توسعه ابزارهای مولکولی و ژنتیکی تغییر گستردههای مختلف زیستبا پیشرفت در حوزه

ترین ابزارهای مولکولی های نوین در فیزیولوژی گیاهی ایجاد  شده است. در این زمینه، یکی از مهممندی از روشمولکولی و بهره

ها ای از صفات زراعی، بیوشیمیایی و فیزیولوژیکی جهت بکارگیری آنز نظر مجموعهآل امورد استفاده در شناسایی مواد گیاهی ایده

های تلاقی، مطالعات ترنسکریپتوم و بررسی الگوی بیان های اصلاحی، مانند انتخاب بهترین والد به منظور استفاده در برنامهدر برنامه

های تلاقی تنها با استفاده از نشانگرهای ن شرکت کننده در برنامهها است. به عنوان مثال، پیش از این شناسایی برترین والدیژن

گیرد بلکه میزان بیان های بررسی بیان ژن ها نه تنها این شناسایی صورت میپذیر بود ولی با استفاده از روشاختصاصی امکان

تواند اطلاعات مفید دیگری را در د میشود که این امر به نوبه خوها نیز سنجیده میژن)های( دخیل در تحمل و مقاومت به تنش

(. علاوه براین، در رابطه با کارایی Araujo et al. 2012های مورد هدف برای پژوهشگران فراهم نماید )رابطه با سازوکارهای ژن

که هر یک از طوریهای متحمل به تنش شوری مطالعات فراوانی صورت گرفته، بهها در شناسایی ژنوتیپاستفاده از الگوی بیان ژن

اند. های ژنی تأثیرگذار در القای تحمل تنش پرداختهها و یا خانوادههای متفاوت فیزیولوژیکی و همچنین نقش ژنآن ها به جنبه

( را در دو ژنوتیپ HvTIPهای پروتئینی موجود در طول غشا )های رمز کننده کانال( الگوی تغییر بیان ژن1394سلامی و همکاران )

در  TIP4;1حساس و مقاوم به شوری جو مورد بررسی قرار دادند. این محققان اظهار داشتند تنش شوری باعث افزایش بیان ژن 

در ریشه  SOSهای ( الگوی بیان ژن1398راد و همکاران )شود. در یک مطالعه انجام شده توسط یوسفیژنوتیپ مقاوم به شوری می

و  HvSOS1 ،HvSOS2های ها نشان داد که بیان بالای ژنح مختلف تنش شوری بررسی شد و نتایج آنگیاه جو در سطو

3HvSOS پورترهای در شرایط تنش شوری مرتبط با فعالیت بیشتر آنتی+H/+Na  و خروج یون سدیم به فضای آپوپلاستی و یا

داری ( تنش شوری به طور معنیGhafarian et al. 2018همکاران )باشد. در مطالعه غفاریان و انتقال آن از ریشه به اندام هوایی می

بلند  یشور یمارژن در ت ینا یانکاهش ب)ژن القایی نور( در اندام ریشه شد. این محققان بیان کردند  Atls1منجر به کاهش بیان ژن 

اهمیت جو زراعی در مرتفع نمودن بخش  .دخالت دارد یپاسخ به تنش شور ییژن در مراحل ابتدا ینا که احتمالاً دهدیمدت نشان م

قابل توجهی از خوراک دام و طیور و همچنین کاربرد گسترده آن در صنایع غذایی از یک سو و تحمل بالای آن نسبت تنش شوری 

خوردار های امیدبخش جو برای شرایط محیطی بردر مقایسه با سایر گیاهان زراعی از سوی دیگر سبب شده است همواره ارزیابی لاین
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اکسیدان در های آنتینژادگران قرار گیرد. در این راستا این مطالعه با هدف ارزیابی الگوی بیان ژناز خاک و یا آب شور مورد توجه به

 نژادی جو آبی کشور اجرا شد.های بهشش لاین امیدبخش جو انتخاب شده از برنامه

 

 هامواد و روش

جو امیدبخش به همراه یک رقم تجاری به عنوان شاهد )رقم  ژنوتیپشش این پروژه شامل  مورد ارزیابی درمواد آزمایشی 

بین ارقام مختلف بوده که در مؤسسه تحقیقات اصلاح و تهیه نهال  گیریهای دورگهای بررسی شده حاصل برنامهمهر( بود. ژنوتیپ

نژادی متعدد و در نهایت مقایسه عملکرد و سایر صفات زراعی با ت بهها پس از ارزیابی در قالب آزمایشاو بذر تهیه شدند. این ژنوتیپ

 ارائه شده است. 1ها در جدول اند. شجره هر یک از ژنوتیپهای تکمیلی قبل از معرفی گزینش شدهارقام شاهد جهت انجام بررسی

با سه تکرار  یتصادف کامل یهاکبر پایه طرح بلوبه منظور اعمال شرایط تنش و تهیه نمونه گیاهی، دو آزمایش جداگانه 

به صورت هیدروپونیک  یشآزما. اجرا شد( NaClمولار نمک میلی 200( و تنش شوری )NaClبرای شرایط عدم تنش )بدون نمک 

شرایط رشدی  به اجرا درآمد.مؤسسه تحقیقات اصلاح و تهیه نهال و بذر )واقع در کرج( واقع در بخش تحقیقات غلات در گلخانه و 

ها گراد در حد مطلوب برای رشد گیاهچهدرجه سانتی 20 – 25)روشنایی : تاریکی( و شرایط دمایی   8:  16نه با دوره نوری گلخا

 بهینه گردید.

 های جو ارزیابی شده در مطالعه حاضرلیست ژنوتیپ .1جدول 

Table 1. List of the studied barley genotypes in the present work 

No. Pedigree 
1 Mehr (local check) 
2 (Salt-12)ROHO/MAZORKA//TROMPILO/3/Lignee 527/NK1272//JLB 70-63 

3 Lignee 527/NK1272//JLB 70-63/3/Zarjow 

4 Deir Alla 106//Hem/Bc/3/Rihane"s"14/4/Lignee527/NK1272//JLB70-

063/3/Barjouj 5 D10*2/4/Productive/3/Roho//Alger/Ceres362-1-1 

6 Nik/5/CLN-B/80.5138//GLORIA-R/COPAL/3/ALISO/4/CABUYA/6/(D10)Rhn-

03//L.527/NK1272 
7 POA/Hjo//Quina/3/Rojo 

 

منتقل شدند. هر یک از های کشت درون سینیدار و سپس به جوانه ارزیابیهای مورد هر یک از ژنوتیپمربوط به ابتدا بذور 

بارگیری شدند. پس از استقرار کامل گیاهچه در هفته سوم تمامی  5/5تا  5بین   pHظروف کشت با محلول غذایی نیم هوگلند با 

(. در طول دوره استقرار گیاهچه و تا زمان Hoagland and Arnon 1950ها با محلول غذایی هوگلند کامل تیمار شدند )گیاهچه

ساعته از طریق یک سیستم مرکزی به طور کامل تحت هوادهی قرار  24برداری تمامی واحدهای آزمایشی به صورت کامل و نمونه

ها، آنو از بین رفتن  هاناگهانی به گیاهچهشوک اعمال به منظور جلوگیری از گرفتند. تنش شوری در مرحله سه برگی اعمال شد. 

NaCl  مولار میلی 200ه شد و در نهایت پس از یک هفته غلظت نهایی تیمارهای تنش به به محیط رشد اضاف تدریجیبه صورت
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برداری از بافت های مورد بررسی، نمونهپس از گذشت سه هفته از اعمال تیمار شوری و ظاهر شدن علائم تنش در گیاهچه رسید.

 DENAZISTبا استفاده از کیت استخراج ) RNAدرجه سلسیوس نگهداری شدند. استخراج  -80برگ انجام و بلافاصله در دمای 

ASIA و مطابق دستورالعمل شرکت سازنده صورت گرفت. به منظور ساخت )cDNA  نیز از کیتEasyTM cDNA 

Synthesis Kit  تهیه شده از شرکت پارس توس استفاده شد. واکنشRT-PCR  با استفاده از دستگاهRotor-Gene Q  انجام

از هر یک از آغازگرهای مستقیم و معکوس، میکرولیتر  SYBER Blue (2x) ،1/5از کیت  کرولیترمی 6 شد. مخلوط واکنش شامل

lμ 1  نمونهcDNA  وlμ 5/3  آب عاری ازRNase های موردنظر به همراه بود. لیست آغازگرهای استفاده شده برای هر یک از ژن

 10با شرایط دمایی شامل  qRT-PCRلوط واکنش، واکنش ارائه شده است. پس از تهیه مخ 2در جدول  a-tubulinدار ژن خانه

 61تا  53ثانیه در دمای  20درجه سلسیوس،  95ثانیه و در دمای  10های تکرار با چرخه 40درجه سلسیوس،  95دقیقه در دمای 

یه یک درجه صورت درجه سلسیوس به ازای هر ثان 95تا  65درجه سلسیوس و افزایش دما از  72ثانیه در دمای  30درجه سلسیوس، 

های مورد گرفت. پس از انجام واکنش، بر اساس دمای ذوب به دست آمده برای آغازگرهای مربوط به هر ژن، میزان بیان نسبی ژن

(. پس از  2001Pfafflمحاسبه شد ) CT∆∆- 2دار با استفاده از رابطه نظر در تیمارهای عدم تنش و تنش شوری نسبت به ژن خانه

های مورد نظر تجزیه واریانس مرکب بر اساس سه تکرار بیولوژیکی و یک تکرار تکنیکی با استفاده از بیان نسبی ژنمحاسبه میزان 

 انجام شد. Rنرم افزار 

 

 های استفاده شده در مطالعه حاضر. توالی آغازگرهای مربوط به ژن2جدول 

Table 2. The sequence of primers for used genes in the present study 

Gene Sequence (5’ – 3’) Reference 

GPX 
Forward CTGGCACCAATGATGAGATAG 

Ansari et al. (2017) 
Reverse CCTTTGCTAGACTTCAGGAAC 

APX 
Forward CCAGCACCAACAAGTGATAC Nasirzadeh et al. 

(2020) Reverse CCAGCACCAACAAGTGATAC 

SOD 
Forward CCATCCAGTTCGTCCAAGAT 

Ansari et al. (2017) 
Reverse GTATCGCCAAGAGCATGGAT 

Rbohf1 
Forward TTACAACATGGACCTGCGTCCCTACA 

Lightfoot et al. (2008) 
Reverse TGCCTTGGTCAGACACTCAGCTGCAT 

Rbohf2 
Forward TATGCGGAGTCCCGCAGAAAGATG 

Lightfoot et al. (2008) 
Reverse TGTACTGTACTCCCCCTGCCTGTGT 

a-tubulin 
Forward AGTGTCCTGTCCACCCACTC 

Qiu et al. (2011) 
Reverse ATTCAGAGCACCGTCAAACC 
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 نتایج و بحث

، GPX ،APXهای های حاصل از میزان بیان نسبی هر یک از ژنبر اساس نتایج به دست آمده از تجزیه واریانس داده

SOD ،Rbohf1  وRbohf2 داری های بررسی شده بین تیمار عدم تنش و تنش شوری اختلاف معنیمشخص شد از نظر تمامی ژن

ها وجود داشت. بررسی اثر های امیدبخش جو از نظر بیان نسبی کلیه ژنداری بین ژنوتیپوجود دارد. علاوه براین، اختلاف معنی

(. در واقع نتایج به دست آمده 3دار بود )جدول معنی Rbohf2ها به جز متقابل تیمار و ژنوتیپ نشان داد این اثر نیز برای کلیه ژن

ها در دهنده توانایی آناکسیدانی متفاوت از هم بوده که خود نشانهای آنتیهای بررسی شده از نظر سیستمدهد که ژنوتیپنشان می

باشد. با بررسی الگوی بیان هر یک از ای میگیاهچهکاهش اثرات منفی تنش اکسیداتیو ایجاد شده بواسطه تنش شوری در مرحله 

ها در مقایسه با تیمار عدم تنش شده است )شکل ها مشخص شد که  اعمال شوری سبب افزایش سطح رونوشت هر یک از ژنژن

؛ Aazami et al. 2021؛ Ahmadi et al. 2020ها با نتایج گزارش شده توسط سایر محققان مطابقت داشت )( که این یافته1

Ouertani et al. 2022.) 

 های ارزیابی شدهتجزیه واریانس میزان بیان نسبی ژن -3جدول 

Table 3. Analysis of variance (ANOVA) of the relative expression of investigated genes 

SOV 

 منبع تغییرات

df 

 درجه آزادی
GPX APX SOD Rbohf1 Rbohf2 

 *Treatment 1 143.52* 325.65** 26.64** 297.81* 52.15        تیمار شوری

 Replication / T 4 7.33 1.76 0.28 15.09 2.97  تیمار/ تکرار

 **Genotype 6 18.35** 40.23** 5.63** 149.59** 3.37   ژنوتیپ

 T × G 6 17.25** 48.18** 2.21** 151.05** 2.13ns  اثرمتقابل تیمار و ژنوتیپ

 Error    24 1.19 5.79 0.38 9.07 0.89       خطا

ns درصد 1و  5دار در سطوح احتمال دار، معنیغیرمعنی :**، * و 

ns, * and **: Non-significant and significant at 5% and 1% levels of probability 

 

(. آنزیم 1برابر بیشتر شد )شکل  26/4در مقایسه با تیمار عدم تنش شوری  GPXدر اثر تنش شوری میزان بیان نسبی ژن 

GPX های آنتی اکسیدان است که نقش مهمی در کاهش اثرات منفی حاصل از تنش اکسیداتیو در گیاهان ترین آنزیمیکی از مهم

ها ای اکسیداسیون لیپیدها و تخریب سایر سلولهای آب از فرآیندهدارد. در واقع این آنزیم با تجزیه هیدروژن پراکسیداز به مولکول

و تیمارهای تنش برای هر یک  دار بودن اثر متقابل ژنوتیپ(. با توجه به معنیIghodaro & Akinloye 2018کند )جلوگیری می

طور که در شکل داری صورت گرفت. همانها با استفاده از روش دانکن و در سطح معنی( مقایسه میانگینRbohf2ها )به جز از ژن
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A-2 شود، ژنوتیپ مشاهده میG6 ها و شاهد آزمایشی )رقم مهر( دارای بیشترین تحت شرایط تنش شوری نسبت به سایر ژنوتیپ

بود. بررسی میزان بیان نسبی این ژن در دو تیمار عدم تنش و تنش شوری نیز نشان داد، بیان این ژن بواسطه  GPXمیزان بیان ژن 

 G5و  G2 ،G3 ،G4های برابر نسبت به تیمار عدم تنش افزایش یافته است. بین ژنوتیپ 50/9حدوداً  G6یپ تنش شوری در ژنوت

های بررسی شده از نظر بیان داری بین ژنوتیپداری وجود نداشت. در شرایط عدم تنش نیز اختلاف معنیبا رقم شاهد اختلاف معنی

 نسبی این ژن مشاهده نشد. 

 

 های مورد مطالعه در تیمارهای عدم تنش و تنش شوریالگوی بیان نسبی ژن .1شکل 

Figure 1. The relative gene expression pattern of studied genes in the control and salinity 

stress treatments 

 

مقایسه با تیمار عدم تنش شوری  در APXهای ارزیابی شده شده سبب شد میزان بیان ژن اعمال تیمار شوری بر روی ژنوتیپ

دارای بیشترین تعداد  G6و  G5های ها نشان داد ژنوتیپ(. الگوی بیان این ژن در هر یک از ژنوتیپ1برابر افزایش یابد )شکل  5/4

ر عدم تنش و ها در هر دو تیماحال، بین بقیه ژنوتیپها هستند. با اینها در شرایط تنش شوری در مقایسه با سایر ژنوتیپرونوشت

های ترین آنزیمیکی از مهم APX(. آنزیم B-2مشاهده نشد )شکل  APXداری از نظر بیان نسبی ژن تنش شوری اختلاف معنی

شود تا گیاه در برابر دارد به طوریکه فعالیت این آنزیم باعث می اکسیدانتی بوده که قدرت چسبندگی بالایی با پراکسید هیدروژنآنتی

مشابه یک سیگنال مولکولی عمل نموده و  APXانباشت شده بواسطه تنش اکسیداتیو مصون بماند. در واقع  ROSز سطح بالایی ا

 (.Panchuk et al. 2005کند )سطح پراکسید هیدروژن را تنظیم می
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های ارزیابی شده جو در تیمارهای عدم تنش و در ژنوتیپ APXو  GPXهای میزان بیان نسبی ژن .2شکل 

 باشند دار در سطح احتمال یک درصد میدهنده اختلاف معنیشوری. حروف متفاوت در هر ستون نشانتنش 

Figure 2. The relative expression of GPX and APX genes in the 

investigated genotypes under the control and salinity stress treatments. Different letters on 

each column indicate a significant difference at P ≤ 0.01 

 

ها دارد. به عبارت دیگر تحت نقش کلیدی در فعالیت روزنه APXاظهار داشتند آنزیم  Chen & Gallie (2004)در پژوهشی 

های محافظ سلولهای گیاهی باعث به حرکت درآوردن شرایط تنش شوری، این آنزیم با تنظیم غلظت پراکسید هیدروژن در سلول

های ژنی متعددی برای های فتوسنتزی بر عهده دارد. در گیاهان عالی خانوادهروزنه شده و در نتیجه نقش مهمی در تنظیم فعالیت

APX های مختلف این ژن در چند گروه ژنی اصلی شامل کلروپلاستی شناسایی شده است به طوریکه با توجه به ایزوفرم

(ChlAPX( سیتوپلاستی ،)cAPX( پراکسیسومال / گلایکوسومال ،)mAPX( و میتوکندریایی )mitAPXدسته )شوند بندی می
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(Ighodaro & Akinloye 2018به طور کلی نتایج به دست آمده در رابطه با افزایش تعداد رونوشت .) های ژنAPX  بررسی

 Fan et al. 2014; Fayez & Bazaid 2014; Ahmadi) شده بواسطه تنش شوری با نتایج دیگر محققان مطابقت داشت

et al. 2020) . 

زای محیطی به عنوان یکی از تولید شده در شرایط تنش ROSبواسطه دارا بودن نقش کلیدی خود در تجزیه  SODآنزیم 

های مرتبط ژنشود به طوری که در بسیاری از مطالعات فیزیولوژیکی فعال شدن ها شناخته میاکسیدانمهمترین اعضای گروه آنتی

 ;Lightfoot et al. 2017; Ahmadi et al. 2018دانند )های محیطی میبا این آنزیم را نخستین خط دفاعی گیاه در برابر تنش

Zhang et al. 2021های فلزی ها و یونای از پروتئیناکسیدان یک خانواده آنزیم فلزی بوده و اعضای آن از مجموعه(. این آنتی

های قادر است رادیکال SODهای سوپراکسیداز را کاتالیز نمایند. در شرایط تنش، توانند آنیونکه به طور مؤثری می اندتشکیل شده

های به مولکول PODو  CATهای ایجاد شده بواسطه فعالیت آنزیم 2O2Hتبدیل کند و به دنبال آن  2O2Hآزاد سوپراکسید را به 

های تولید شده در جریان تنش ROSاین زنجیره سبب حذف و یا جلوگیری از انباشت آب تبدیل خواهند شد و در نهایت تداوم 

های مختلف یافت اندامک/ای بیان و در اندامهای هستهتوسط ژن SODتوان اظهار داشت که شود. به طورکلی میاکسیداتیو می

های ارزیابی شده تیمار شوری، در مجموع ژنوتیپ(. نتایج به دست آمده از این پژوهش نشان داد Zhang et al. 2020شوند )می

(. با مقایسه الگوی 1برابر شد )شکل  72/2در مقایسه با تیمار عدم تنش به میزان  SODجو، منجر به افزایش سطح رونوشت ژن 

ان بیان نسبی ژن ها دارای بیشترین میزدر مقایسه با سایر ژنوتیپ G7ها مختلف مشاهده شد ژنوتیپ بیان این ژن در بین ژنوتیپ

SOD ها باشد. علاوه براین بیان این ژن در ژنوتیپ مذکور در شرایط عدم تنش نیز نسبت به سایر ژنوتیپدر شرایط تنش شوری می

اکسیدان در تمام به عنوان نخستین آنزیم آنتی SODاظهار داشتند  Guo et al. (2018) در پژوهشی (.3بیشتر بود )شکل 

های های محیطی نقش دارد. به عنوان مثال، طول ریشه نمونهیکی و بیوشیمیایی گیاهان در پاسخ به تنشهای فیزیولوژواکنش

 Yan etدر شرایط تنش شوری افزایش یافت ) Cu-SODبواسطه افزایش بیان ژن  Dioscorea esculenta (Lour.)گیاهی 

al. 2016 در مطالعه دیگری .)Shafi et al. (2015) های ایش بیان ژنعنوان کردند افزSOD های نقش مهمی در سنتز دیواره

طوری که این تغییر ساختاری خود منجر به افزایش تحمل شوری گیاه آرابیدوپسیس شده است. به های گیاهی دارند بهثانویه سلول

 .Feng et alان داد )های ارائه شده توسط سایر محققان مطابقت نشطورکلی نتایج به دست آمده در این مطالعه با دیگر یافته

2015; Feng et al. 2016; Jiang et al. 2019 .) های از نظر میزان بیان نسبی ژن 3بر اساس نتایج مندرج در جدولRbohf 

داری وجود داشت. پس از اعمال تنش های ارزیابی شده اختلاف معنیبین دو تیمار عدم تنش و تنش شوری و همچنین بین ژنوتیپ

در مقایسه با تیمار عدم تنش افزایش یافت به طوریکه این افزایش برای این دو  Rbohf2و  Rbohf1های نسبی ژنشوری، بیان 

رسد تنش شوری باعث القای (. بنابراین به نظر می1برابر بیشتر از تیمار عدم تنش بود )شکل  76/2و  80/6ژن به ترتیب به میزان 

گیرد انواعی از های محیطی قرار میزایش یافته است. زمانی که گیاه در برابر تنشبیان این ژن شده و سطح ترنسکیپتوم آن اف
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های اکسیداز انفجار تنفسی تواند توسط همولوگشوند. سوپراکسید آپوپلاستی میدر سطح سلول تولید و انباشت می ROSهای گونه

(Rboh.تولید شود ) 

 

ارزیابی شده جو در تیمارهای عدم تنش و تنش شوری. های در ژنوتیپ SOD میزان بیان نسبی ژن .3شکل 

 باشند. دار در سطح احتمال یک درصد میدهنده اختلاف معنیحروف متفاوت در هر ستون نشان

Figure 3. The relative expression of SOD gene in the investigated genotypes under the 

control and salinity stress treatments. Different letters on each column indicate a significant 

difference at P ≤ 0.01 

 

یا  NADHهای بین سلولی را از افتد که دومین کاتالیک الکترونانتقال الکترون و تولید سوپراکسیداز زمانی اتفاق می

NADPH ها را به اکسیژن خارج سلولی منتقل میگرفته و آن( کندKeller et al. 1998 خانواده ژنی .)Rbohf  زیر واحد کلیدی

 & Torresشود )اکسیداز نامیده می NADPH( را کد نموده و به همین دلیل گاهی NADPH oxidase) Noxsآنزیم 

Dangle 2005اند که تولید (. مطالعات بسیاری نشان دادهROS ها و فعالیت اکسیدازهایNADPH (Nox در گیاهان بواسطه )

 Baisakh et al. 2006; Ahmadi et al. 2018; Ahmadiشود )های محیطی مانند شوری و خشکی القا میز تنشانواعی ا

et al. 2020; Pour-Aboughadareh et al. 2020) .) علاوه براین، تولیدROS  به عنوان یک مکانیسم تنظیمی مهم در

رسان وابسته به ان یک مرکز مولکولی مهم به عنوان یک پیامها نیز به عنوNoxهای محیطی بوده و درک و پاسخ گیاهان به تنش

ROS در پاسخ گیاهان به شرایط تنش عمل می( کنندMarino et al. 2012 در این بررسی نیز نتایج بدست آمده نشان داد .)

 Rbohf1برای ژن  ها دارای بیشترین سطح ترنسکریپتومدر هر دو تیمار عدم شوری و شوری نسبت به سایر ژنوتیپ G7ژنوتیپ 

باشد که زمینه لازم های عملکردی و دفاعی در برابر تنش شوری میذاتاً دارای مکانسیم رسد این ژنوتیپبود. از اینرو به نظر می

 های شور را دارد.های بیشتر در مرحله گیاه کامل و همچنین ارزیابی مقدمات عملکرد در محیطبرای بررسی
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های ارزیابی شده جو در تیمارهای عدم تنش و تنش در ژنوتیپ Rbohf1های میزان بیان نسبی ژن .4شکل 

 باشند دار در سطح احتمال یک درصد میدهنده اختلاف معنیشوری. حروف متفاوت در هر ستون نشان

Figure 4. The relative expression of Rbohf1 and Rbohf2 genes in the investigated genotypes 

under the control and salinity stress treatments. Different letters on each column indicate a 

significant difference at P ≤ 0.01 

 

، APX ،GPX ،SODهای نتایج به دست آمده از الگوی بیان ژن نشان داد از نظر میزان بیان نسبی ژن: گیرینتیجه

Rbohf1  وRbohf2 داری بین سطوح عدم تنش و تنش شوری وجود داشت. بررسی روند تغییرات تجمع ترنسکریپتوم اختلاف معنی

های امیدبخش جو ارزیابی شده از داری نیز بین ژنوتیپها در هر دو شرایط عدم تنش و تنش شوری نشان داد اختلاف معنیاین ژن

 G7و  G6های توان اظهار داشت ژنوتیپگرفتن نتایج به دست امده می های مورد بررسی وجود داشت. با در نظرنظر تمامی ژن

 G6 توانند به عنوان یک ژنوتیپ متحمل به شوری برای مطالعات تکمیلی مورد ارزیابی قرار گیرد. با توجه به شجره ژنوتیپمی

(Nik/5/CLN-B/80.5138//GLORIA-R/COPAL/3/ALISO/4/CABUYA/6/(D10)Rhn-03//L.527/NK1272 )

تشکیل شده است. رقم نیک جزو ارقام پربازده  Rhn-03بخشی از زمینه ژنتیکی این ژنوتیپ از والدین رقم نیک و  .شودمشاهده می

بواسطه  Rhn-03های محیطی دارد. از طرف دیگر ژنوتیپ باشد که سازگاری خوبی به تنشو سازگار به مناطق معتدل کشور می

دامنه سازگاری وسیع آن به مناطق مختلف کشور تحمل قابل قبولی نسبت به سطوح مختلف شوری دارد. بنابراین قرارگیری این 

پاسخ مطلوبی  G6پذیری بالای رقم نیک سبب شده است تا ژنوتیپ گیری و همچنین قابلیت ترکیبهای دورگها در برنامهژنوتیپ

در شجره خود  G7ل اولیه رشد و استقرار گیاهچه داشته باشد. علاوه براین ژنوتیپ در برابر تنش شوری در مراح

(POA/Hjo//Quina/3/Rojo دارای والدی همچون )Rojo  بوده که بر اساس آزمایشات مختلف مشخص شده است این رقم
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ها در مراحل اولیه رشد از رتری این ژنوتیپها تحمل مطلوبی به شوری را دارد. بنابراین با در نظر گرفتن بدر ترکیب با سایر ژنوتیپ

شود در مطالعات بعدی ها و شاهد آزمایشی، توصیه میهای القاکننده تحمل به تنش شوری نسبت به سایر ژنوتیپنظر بیان ژن

را  ی بتوان آنهای مختلف رشدپتانسیل عملکرد این ژنوتیپ در شرایط مزرعه نیز سنجیده شود تا با کنار هم قرار دادن نتایج جنبه

ها به عنوان ارقام امیدبخش برای کشت در مناطق دارای در آزمایشات یکنواخت سراسری و سازگاری مورد ارزیابی قرار داد و از آن

 شوری استفاده نمود.

به خاطر مطالعه متن مقاله  داوران محترم مجله بیوتکنولوژی کشاورزیاز  دانندیم نگارندگان بر خود لازم :سپاسگزاری

 .یندنما یارزشمند سپاسگزار یحاضر و ارائه نظرها
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های حساس در ژنوتیپ HvTIP4;1و  HvTIP2;3های (. بررسی بیان ژن1394مقدم م ) س، ا، غفاریان سلامی ر، محمدی س

 .1-14، (2)2 های ژنتیک گیاهیو متحمل جو تحت تنش شوری. پژوهش
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