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Abstract 
Objective 

Salinity stress is considered as one of the most important abiotic stresses that significantly 

decreased crop production in the world. The development of salt-tolerant varieties is one of the 

most strategies against decreasing crop performance in saline conditions. Hence, assessment of 

expression patterns of genes responsible for the biosynthesis pathways can be very effective in 

creating tolerant genotypes. The main objective of this study was to compression of expression 

patterns of HvSOS1, HvSOS3, HvNHX3, and HvHKT3 genes in some advanced barley genotypes 

under salinity stress conditions.  

 

Materials and methods 

In the present study, the effect of salt stress on relative changes expression of HvSOS1, HvSOS3, 

HvNHX3, and HvHKT3 genes in the six advanced barley genotypes along with Mehr cultivar (as 
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a check) was investigated under the control (no NaCl) and salt (200 mM NaCl) treatments. All 

tested genotypes were planted under controlled greenhouse conditions using a hydroponic system. 

After salt treatment duration, all seedling plants were subjected to sampling and the relative 

expression of selected genes was estimated. 

Results 

Based on obtained results, there are significant differences between treatments as well as among 

tested genotypes. Salt treatment significantly increased expression of HvSOS1, HvSOS3, 

HvNHX3, and HvHKT3 genes by 14.76-, 4.65-, 4-, and 4-fold compared to the control treatment, 

respectively. Comparison of the expression patterns of studied genes showed that two genotypes 

G3 and G6 had the highest transcription rate of mentioned genes and it seems that they have an 

acceptable tolerance to the high levels of salinity stress. A positive association between HvHKT3 

and HvSOS genes was another obtained result so that two identified genotypes indicated the 

highest expression of these genes under salt treatment.    

Conclusions 

It is inferred that increasing expression of studied genes is an important part of the salt tolerance 

mechanism because each of them has a key role in the signaling pathway and translocation of Na 

ions in the plant cells. Two identified genotypes, G3 and G6, with having this potential can be 

appreciated candidates for future research and use as salt-tolerant cultivars. 
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  چکیده

 شود.های غیر زیستی موثر بر کاهش تولید محصولات زراعی در دنیا شناخته میترین تنشتنش شوری به عنوان یکی از مهم هدف:

های متحمل به شوری است. از این رو، های مقابله با کاهش عملکرد در شرایط محیطی شور ایجاد واریتهترین استراتژییکی از مهم

مؤثر  متحمل بسیار هایژنوتیپ ایجاد تواند درمؤثر در پاسخ به تنش شوری و مسیرهای بیوسنتزی می هایژن بیان بررسی الگوی 

های در برخی از ژنوتیپ HvHKT3و  HvSOS1 ،HvSOS3 ،HvNHX3 هایباشد. هدف از این مطالعه مقایسه الگوی بیان ژن

 حی جو تحت تنش شوری بود.اصلا
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در  HvHKT3و  HvSOS1 ،HvSOS3 ،HvNHX3 هایژن یانب ییراتبر تغ یپژوهش اثر تنش شور یندر ا :هاروشمواد و 

شوری با غلظت و تنش  (کلرید سدیم)بدون  عدم تنشتیمار دو در  (به عنوان شاهد)جو به همراه رقم مهر  یاصلاح یپشش ژنوت

های مورد ارزیابی در شرایط کنترل شده گلخانه و در محیط مورد بررسی قرار گرفت. رقم و ژنوتیپ سدیمکلرید مولار میلی 200

ها انجام و میزان بیان برداری از گیاهچهکشت هیدروپونیک کشت و مورد بررسی قرار گرفتند. پس از پایان اعمال دوره تنش، نمونه

 گرفت.های مورد نظر مورد سنجش قرار نسبی هر یک از ژن

ها از نظر بیان چهار ژن مورد نظر داری بین تیمارهای آزمایشااای و ژنوتیپبر اساااات نتایج به دسااات آمده اختلاف معنی :نتایج

شوری به طور معنی شد. تیمار تنش  شاهده  و  HvSOS1 ،HvSOS3 ،HvNHX3های داری موجب افزایش بیان هر یک از ژنم

HvHKT3  سه الگوی بیان ژن 4و  4، 65/4، 76/14به میزان شد. مقای سبت به تیمار عدم تنش  های مختلف ها در ژنوتیپبرابر ن

شان داد دو ژنوتیپ  شاهد و دیگر ژنوتیپ G6و  G3ن سبت به رقم  شت ژنن شترین میزان رونو های فوق بوده و به نظر ها دارای بی

 HvHKT3های توان به ارتباط بین ژناین پژوهش می رسد دارای تحمل به تنش بالایی باشند. از دیگر نتایج به دست آمده ازمی

 های متحمل دارای بیشترین میزان سطح رونوشت بودند. ها در ژنوتیپاشاره نمود، به طوری که این ژن HvSOSو 

 های تحمل به شوری بوده زیرا هرهای بررسی شده قسمت مهمی از مکانیسمشود که افزایش بیان ژناستنباط می گیری:نتیجه

با  G6و  G3های گیاهی دارند و ژنوتیپ های سدیم در سلولرسانی و جابجایی یونها نقش مهمی در مسیرهای پیامیک از آن

تواند به عنوان کاندیدهای مناسبی برای آزمایش های بعدی و استفاده به عنوان ارقام متحمل به شوری در داشتن چنین پتانسیلی می

 نظر گرفته شوند. 

 های تحملسیستم هیدورپونیک، ترنسکریپتوم، فاکتورهای رونویسی، ژن: اهکلیدواژه
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 مقدمه

شود که در یله مهم جهان محسوب مغ ینچهارمبه عنوان  (.Hordeum vulgare Lزراعی ) جودر میان انواع غلات، 

 یلدل ینبرخوردار است و به هم یدر برابر تنش شور یشتریبرنج و ذرت از درجه تحمل ب ،گندمیعنی  یگرله مهم دغبا سه  یسهمقا
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 Jood & Kalra)شود محسوب می یشور تحمل به یهایسممکان یبررس ینهمطالعات در زم یبرا یمناسب یدکاندمعمولا به عنوان 

2001; Shen et al. 2016; Mwando et al. 2020)8سال آینده از  10شود که جمعیت جهان تا کمتر از . پیش بینی می 

میلیارد نفر تجاوز نماید و یکی از پیامدهای این موضوع افزایش نیاز جهانی به محصولات حاصل از گیاهان زراعی به خصوص غلات 

ی محصولات کشاورزی، برا رغم افزایش تقاضادر شرایط کنونی علی است که حتی این درحالی .(Fischer et al. 2009)خواهد بود 

یکی از مهمترین عوامل محدود  مختلف همواره های محیطیتنش قابل توجهی نداشته و از سوی دیگر افزایش تولید این محصولات

درصد از کاهش عملکرد محصول گیاهان  50به طوری که گاهی تا حدود  روند،می به شمار محصولات زراعی تولید برای کننده

های موجود افزایش و تجمع انواع نمک .(Vij & Tyagi 2007)شود های زیستی و غیر زیستی نسبت داده میزراعی به انواع تنش

های های مختلف خاک سبب شده است تا بخش وسیعی از اراضی قابل کشت دنیا متأثر از تنش شوری شوند. براسات گزارشدر لایه

شور شدن خاک فرآیندهای از  کل اراضی قابل کشت در سراسر دنیا متأثر از درصد از 20درصد از اراضی آبی و  33 یباًتقرموجود، 

های انسانی، عوامل محیطی و همچنین تغییرات تواند به واسطه فعالیتها می( که هر یک از آنAl-Tawaha et al. 2021هستند )

ی محیطی عامل هاتنش یدتریناز شد عنوان یکیبه  یشورپدیده  رسدگسترده اقلیمی به ویژه در دهه اخیر باشند. بنابراین به نظر می

 & Flowers 2004; Munns)ای نه چندان دور باشد در حال و آینده یمحصولات کشاورز یدتولتهدید کننده مهمی برای 

Tester 2008). 

ری است. با های متحمل به شودر شرایط محیطی شور ایجاد واریته عملکردهای مقابله با کاهش ترین استراتژییکی از مهم

های مناسب برای سازگاری نسبت به شرایط شوری همواره مانعی بزرگ بر سر راه این حال، کمبود ذخایر ژنتیکی با صفات و ویژگی

های نژادی گیاهان برای افزایش تحمل به شوری ارقام زراعی بوده است. از سوی دیگر، بررسی بیشتر مکانیسمهای بهبرنامه

 Zeeshan et)باشد مرتبط با تحمل به شوری یکی از راهکارهای مهم برای مقابله با این معضل جهانی می فیزیولوژیکی و ژنتیکی

al. 2020). های گیاهی در ها و سلولو بیوشیمیایی بافت فیزیولوژیکی-مورفوتأثیر همزمان بر خصوصیات  شوری به دلیل تنش

 . تنش شوری دارای اثرات(Gupta & Huang 2014)د گرده میگیا و یا از بین رفتنعملکرد شدید منجر به کاهش  نهایت

 به ساقه نسبت و برگ خشک، سطح ماده تولید کاهش ،(Rawson et al. 1988)دانه  نامطلوبی نظیر کاهش کیفیت و کمیت

 و اسمزی تنش ایجاد با همزمان طور به باشد. شوریگیاهان می رشد مختلف مراحل در (Tadayon & Emam 2007)ریشه 

 Ahmed)است  همراه هاسلول دیواره شدن سخت و سلولی آمات کاهش با که خاک از آب جذب میزان کاهش ضمن یونی سمیت

et al. 2013; Zaghdoud et al. 2013)) جمله آن از که شودمی گیاه در متابولیکی و فیزیولوژیکی اختلالات انواع سبب بروز 

 کاهش نهایت در ( و .2006Jiang et al) 2COغلظت  خشک، وزن کاهش ای،روزنه هدایت و فتوسنتز میزان کاهش به توانمی

ها اولین بخش از گیاه هستند که در معرض ریشه نمود. اشاره (Knight & Knight 2001)محصول  کیفیت و عملکرد میزان

شود. از طریق کاهش سطح برگ می گیرند. صدمه دیدن اندام ریشه بر اثر شوری باعث کاهش رشد اندام هواییشوری خاک قرار می

-Pour)باشد ها بیشتر میحال نتایج مطالعات انجام گرفته بیانگر آن است که حساسیت اندام هوایی به شوری در مقایسه با ریشهبا این
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Aboughadareh et al. 2021; Rasel et al. 2021). ها در پس از رویارویی گیاه با شرایط شوری و افزایش غلظت نمک

های مختلف ها در بخشهای سدیم و یا جابجایی آنهای دفاعی به منظور دفع یونهای گیاهی، یکسری از مکانیسمها و سلولبافت

یابد تولید و افزایش سریع سطح های نمک در گیاه افزایش میگیاه فعال خواهند شد. در چنین شرایطی، زمانی که غلظت یون

-(، سوپراکسید )OH-( همچون هیدروکسیل )ROSهای اکسیژن واکنشگر )رادیکال
2O( و پراکسیداز هیدروژن پراکسید )2O2H) 

ها، های زیستی مانند پروتئینگر  به صورت مستقیم به مولکولهای فعال اکسیژن واکنششود. گونهمنجر به وقوع تنش اکسیداتیو می

 .Sharma et al)طریق موجب کاهش رشد گیاه خواهند شد  سازند و از اینفسفولیپیدها و اسیدهای نوکلئیک آسیب جدی وارد می

از پیچیدگی بیشتری  های محیطی به مراتبهای تحمل به دیگر تنشدر مقایسه با مکانیسم شوری به . مکانیسم تحمل(2012

شدید تنش طلب زایشی در گیاه و در امان ماندن از اثرات  و چرخه رویشی سازوکارهای مختلفی را جهت تکمیل برخوردار است و

از عوامل کلیدی و تاثیرگذار بر  ها از غشاهای سلولییون انتقال و جابجاییو توانایی تنظیم پتانسیل اسمزی کند. در این بین، می

سیاری از از سوی دیگر، ب (Ekiz & YIilmaz 2003; Widodo et al. 2009)باشد درجه تحمل شوری در گیاهان مختلف می

های های سدیم در ریشه و یا کاهش غلظت یونهمچون کاهش جذب یون یهاییق توسعه و ایجاد مکانیسمگیاهان قادرند از طر

های دخیل . از این رو، شناسایی و مطالعه عملکرد ژن(Arzani & Ashraf 2016)د نمک در سیتوسول با تنش شوری مقابله کنن

تواند های سدیم و پتاسیم میهای جابجایی یونالقا مکانسیمهای دخیل در های نمک در سلول و همچنین ژندر کنترل سطح یون

نقش مهمی در بررسی سازوکارهای تحمل به شوری در گیاهان زراعی باشد. تاکنون مطالعات فراوانی در خصوص نقش مسیرهای 

توان ها میترین نتایج آنهمهای سدیم و پتاسیم در انواعی از گیاهان صورت گرفته است و از مها مؤثر در انتقال یونکنترلی و ژن

 HKT (High-affinity( در مسیر انتقال پیام جهت هموستازی یونی، فعالیت Salt overly sensitive) SOSبه نقش 

Potassium Transporterهای سدیم و پتاسیم و پروتئین درون سلولی ( در تنظیم انتقال و جابجایی یونNHX 

(sodium/hydrogen antiporter در ) مشارکت در هموستازی یون+K های مؤثر در اشاره نمود. علاوه بر موارد یاد شده ژن

( نیز از آن Ethylene response factor) ERFو  WRKYهای آنتی اکسیدانت، فاکتورهای رونویسی تنظیم اسمزی، پروتئین

 .(Hasegawa et al. 2000; Ali et al. 2012)شوند جمله محسوب می

شوند که قادر به انتقال هر دو های سدیم و پتاسیم را شامل میهای درگیر در انتقال یونگروه مهمی از ژن HKTخانواده ژنی 

 Pardo 2010; Zamani-Babgohari et)باشند های پارانشیمی مییون سدیم و پتاسیم از محیط ریشه و ساقه به درون سلول

2011al. ) هایژن HKT گروه اول با گیرندیمخود در دو گروه قرار  ینموجود در ساختار پروتئ نهیآم یدحلقه اس ینبراسات اول .

 پتاسیم هاییون انتقال در بیشتر احتمال به گلیسین آمینه اسید داشتن با دوم گروه و سدیم هاییون انتقالدر  ینسر ینهآم یدداشتن اس

 یسیرونو یژن از فاکتورها ینرونوشت چند. مشخص شده است که سطح (2011Babgohari et al. -Zamani)دارند  نقش

HKT است  یافته یشافزا در گندم، جو و برنج یمکمبود پتاس یلهبه وس(2001Horie et al. ). 
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به  گیاه سراسر به آن انتقال و خاک از نمک ها با کاهش سرعت جذببرخی ژن نتایج حاصل از تحقیقات نشان داده بیان 

از این طریق باعث افزایش تحمل گیاه به تنش  و کندهوایی کمک می هایاندام بافت ریشه و در یونی و اسمزی تعادل برقراری

 یرهایمس از یکی SOS یگنالیس یرمس.  (Greenway & Munns 1980; Niazian et al. 2016)شوری می شود

 یواقع حسگرها در که دنباشیم  SOS3 و SOS1 ،SOS2های ژنآن  یاست که اجزا یدر تنش شور یاختصاص یوشیمیاییب

 .Qiu et al).شوندیفعال م یاز تنش شور یناش یونیدر پاسخ به تنش  SOS یرمس یطور کل به. هستند سلول یمکلس یزانم

 SOS2 ینپروتئ SOS3 .نمایدمی فعال راSOS3 یا  یممتصل به کلس یندر سلول، پروتئ یمسطح سد یشافزا یرمس یندر ا (2002

درگیر در تنش  HKTو  SOS1های پروتئین سازیفعال موجبات که دهندمی تشکیل را کمپلکسی نهایت در و کندیرا فعال م

 به که هایییون انتقال شوری، تنش با مقابله راهکارهای از دیگر . یکی(Qiu et al. 2002; Zhu 2003)سازند شوری را فعال می

 هایپروتئین هاNHX .(Pardo & Rubio 2011)باشد می هاواکوئل داخل به هستند مضر سلولی ساز و سوخت برای بالقوه طور

 یپورترها یآنت. ( .2018Jia et al)دارند  یاهاندر گ Na+و  pH، +K تنظیم در ایعمده نقش که هستند سلول داخل غشای

+H/+Na هایژن توسط که تونوپلاست در مستقر واکوئلی NHX انتقال  یوظیفه شوند،یکد م+Na ییلهبه وس +H یاز غشا 

 موجب واکوئل، در اضافی سدیم یون تجمع .(Nass et al. 1997)دارد  برعهده را واکوئل هایدر سلول یمسد یونو تجمع  یواکوئل

 یتوسولاز س یاضاف یمسد یونانتقال  یزممکان یمبا تنظ NHX هایژن. شودمی نمک محلول از آب جذب و سیتوسول اسمزی تنظیم

  .(Tester & Davenport 2003; Apse & Blumwald 2007) بر عهده دارند یدر تحمل شور ینقش مهم هابه واکوئل

 به پاسخ در هاژن بیان بررسی با های اخیر در زمینه ژنتیک ملکولی به بهنژادگران گیاهی این امکان را داده است تاپیشرفت

تری در خصوص ساز و کارهای ایجاد تحمل به شوری و عمیق ضمن دستیابی به اطلاعات بیشتر شوری جمله از های مختلفتنش

 تنش های به نژادی با هدف ایجاد تحمل بهدر برنامه ریزی نمایند. از این رونژادی طرحهای بهتری را در برنامهراهکارهای مناسب

نویسی و مسیرهای بیوسنتزی مؤثر در پاسخ به تنش و همچنین شناسایی فاکتورهای رو هایژن بیان بررسی شوری، شناسایی و

، HvSOS1های باشد. در این راستا این مطالعه با بررسی بیان ژن مؤثر متحمل بسیار هایژنوتیپ ایجاد تواند درکلیدی می

HvSOS3 ،HvNHX3 و HvHKT3 ای و تحت شرایط کنترل های اصلاحی جو تحت شرایط شوری در مرحله گیاهچهدر لاین

 شده گلخانه انجام شد. 

 

 هامواد و روش

در شش ژنوتیپ  HvHKT3و  HvSOS1 ،HvSOS3 ،HvNHX3های در این پژوهش اثر تنش شوری بر تغییرات بیان ژن

در  کلرید سدیماصلاحی جو به همراه رقم مهر به عنوان شاهد )رقم متحمل به شوری( تحت دو شرایط رشدی عدم تنش و تنش 

های مورد ارزیابی در این (. ژنوتیپ1های کامل تصادفی با سه تکرار انجام شد )جدول قالب یک آزمایش فاکتوریل بر پایه طرح بلوک
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های موجود جو در کشور بوده که به همراه رقم شاهد از موسسه تهیه و اصلاح گیری بین ارقام و لاینهای دورگمطالعه حاصل برنامه

درجه سانتیگراد در طول شب و روز و  25و  20ایط دمایی نهال و بذر، کرج تهیه شدند. آزمایش تحت شرایط کنترل شده با شر

روشنایی و تاریکی در گلخانه تحقیقاتی بخش تحقیقات غلات واقع در موسسه اصلاح و تهیه نهال و بذر  8به  16همچنین نسبت 

ی هوگلند منتقل شدند. های کشت حاوی محلول غذایدار شده و سپس به سینیهای مورد بررسی جوانهانجام شد. ابتدا بذور ژنوتیپ

مولار به عنوان سطوح تنش در نظر گرفته شدند. پس از استقرار میلی 200به میزان  کلرید سدیمو حضور  کلرید سدیمدو تیمار بدون 

های آزمایشی با محلول غذایی مشابه و بدون نمک تغذیه شدند. در مرحله سه برگی ها و تا مرحله سه برگی تمامی نمونهگیاهچه

قرار گرفتند. به منظور جلوگیری از شوک ناگهانی و تخریب بافت گیاه، اعمال تنش  کلرید سدیمها در معرض حضور ی از گیاهچهنیم

روز از  21مولار سدیم کلرید( و در فاصله زمانی سه روز یکبار صورت گرفت. پس از گذشت میلی 30شوری به صورت تدریجی )

بلافاصله در  برداری از بافت برگ صورت گرفت وبرگی( نمونه 5ها )مرحله ش در گیاهچهاعمال تنش شوری و ظاهر شدن علایم تن

با استفاده از کیت استخراج شرکت  RNAنگهداری شدند. استخراج  RNAدرجه سلسیوت تا زمان استخراج  -80دمای 

DENAZIST ASIA  انجام گرفت. واکنش ساختcDNA  نیز با استفاده از کیتEasyTM cDNA Synthesis Kit   و

 مطابق با دستوالعمل شرکت سازنده )پارت توت( صورت گرفت.

 

 های اصلاحی و ارقام شاهد جو ارزیابی شدهشجره ژنوتیپ .1جدول 
Table 1. List of the studied advanced barley genotype 

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 Lignee 527/NK1272//JLB 70-63/5/CLN-B/80.5138//GLORIA-

R/COPAL/3/ALISO/4/CABUYA/6/(D10)Rhn-03//L.527/NK1272 7 MBS-95-2 

 

شد. در ابتدا استفاده   Sina SYBR Blue HS-qPCR (2x)مراز در زمان واقعی، از کیتای پلیبرای انجام واکنش زنجیره

سنتز شده،  cDNAهای ترکیبی از تمامی تیمارها و تکرار Real-Time PCRمنظور تعیین کارایی هر جفت آغازگر در واکنش  به

، واکنش cDNAتهیه گردید و برای هر جفت آغازگر چندین ضریب رقت در نظر گرفته شد. پس از تعیین بهترین غلظت آغازگر و 

توالی آغازگرهای مورد استفاده ارائه  2انجام شد. در جدول  Rotor-Gene Qمراز در زمان واقعی با استفاده از دستگاه ای پلیزنجیره

از هر یک از آغازگر مستقیم و  cDNA ،μl 3/0نمونه  μl SYBR Blue ،μl 2و شامل  μl 12شده است. حجم مخلوط واکنش 

دقیقه  10با شرایط دمایی  qRT-PCRماده نمودن مخلوط واکنش، واکنش بود. پس از آ RNaseآب عاری از  μl 4/3معکوت و 
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تا  53ثانیه در دمای  20درجه سلسیوت،  95ثانیه در دمای  10های تکرار با چرخه 40درجه سلسیوت و به دنبال آن  95در دمای 

نجام شد. سیوت هر ثانیه یک درجه ادرجه سل 95تا  65درجه سلسیوت و افزایش دما از  72ثانیه در دمای  30درجه سلسیوت،  61

های مورد بررسی با ای پلیمراز، براسات دمای ذوب به دست آمده برای هر آغازگر میزان بیان نسبی ژنپس از انجام واکنش زنجیره

ورد بررسی، های مهای مربوط به میزان بیان نسبی ژنپس از محاسبه داده.  ( 2001Pfaffl)شد محاسبه   CT∆∆ –2استفاده از رابطه 

داری هر از یک از اثرات اصلی و یا متقابل ها به روش دانکن و سطح معنیشامل تجزیه واریانس و مقایسه میانگینهای آماری تجزیه

 انجام شد. SPSS ver. 16با استفاده از نرم افزار 

های استفاده شده در مطالعه حاضر. توالی آغازگرهای مربوط به ژن2جدول   
Table 2. Sequence of gene primers used in the present study 

Gene name Sequence (5’-3’) Reference 

HvSOS1 
Forward GGCACCAACAGGAAGATGAA Yousefi-Rad et al. (2019) 

Reverse GATATGCAGGAGGCCAGAGA  

HvSOS3 
Forward GCTGCACCTCGAAAATCC Yousefi-Rad et al. (2019) 

Reverse AAACCGCTCGTCACTGCT  

HvNHX3 
Forward TGAGCCGAACATTACTGTGAT Adem et al. (2014) 

Reverse ACGAGCTTACCTTTCAATACA  

HvHKT3 
Forward TGAGCCGAACATTACTGTGAT Qiu et al. (2011) 

Reverse ACGAGCTTACCTTTCAATACA  

a-tubulin 
Forward AGTGTCCTGTCCACCCACTC Qiu et al. (2011) 

Reverse ATTCAGAGCACCGTCAAACC  

 

 نتایج و بحث

 HvSOS3و  HvHKT3 ،HvNHX3 ،HvSOS1های ژن از یک هر نسبی بیان مقادیر واریانس تجزیه از آمده دست به نتایج

( بین تیمار عدم تنش و تنش P<0.01داری )نشان داده شده است. با توجه به این نتایج مشخص شد اختلاف معنی 3در جدول 

( P <0.01داری )های مورد نظر نیز تفاوت معنیهای بررسی شده وجود داشت. علاوه بر این بین ژنوتیپژن شوری از نظر بیان نسبی

بررسی (. P  >0.01دار بود )ها معنیها مشاهده شد. اثر متقابل بین تیمار تنش و ژنوتیپ نیز برای هر یک از ژناز نظر تمامی ژن

داری موجب طور معنی نشان داده شده است. تنش شوری به 1طالعه شده در دو شرایط رشدی متفاوت در شکل های مالگوی بیان ژن

ها بواسطه تنش شوری در های به دست آمده در خصوص افزایش بیان ژنها شد که این نتایج با دیگر یافتهژن افزایش بیان کلیه

 .Yousefi Rad et al. 2019; Ahmadi et al. 2020; Akram et al)مقایسه با شرایط عدم تنش مطابقت نشان داد 

2020; Dong et al. 2021) ژن .HvSOS1  برابر نسبت به تیمار بدون تنش افزایش  76/14در اثر تیمار تنش شوری به میزان

برابر تیمار بدون تنش بود )شکل  64/4نیز قابل توجه و  HvSOS3. علاوه بر این میزان افزایش بیان ژن )A-1بیان داشت )شکل 
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B-1(های . ژنHvSOS1  وHvSOS3  دو ژن کلیدی در مسیر تنظیمیSOS  هستند که در کنترل هموستازی یونی در گیاهان

د در سیتوپلاسم های کلسیم موجوگیرد مقدار یونهای بالای نمک قرار مینقش مهمی بر عهده دارند. زمانی که گیاه در معرض غلظت

با  SOS3شود. ژن موجود در غشای پلاسمایی می SOS2ر خواهد شد که این امر موجب دریافت پیام توسط ژن دستخوش تغیی

SOS2 ها موجب بیان ژن دارای رابطه مستقیمی بوده به طوری که برهمکنش بین آنSOS1 شود. پروتئین میSOS1  دارای نقش

 .(Liu & Zhu 1998)شود های سدیم اضافی به خارج از سیتوسول مییون پورتری بوده و موجب خروجآنتی

 

 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 

 SOS1 SOS3 NHX3 HvHKT3 درجه آزادی

 **Treatment 1 1791.57** 196.21** 119.62** 212.4    تیمار

 **Genotype 6 221.12** 50.91** 25.06** 24.99       نوتیپژ

 **T × G 6 221.64** 49.54** 20.45** 23.48  ثرمتقابل تیمار و ژنوتیپا

 Error 28 25.36 0.95 3.28 2.41        طاخ

 .Significant at 0.01 level of probability **                                                  درصد 1دار در سطح احتمال ** معنی

 

های ارزیابی شااده در تیمار داری بین ژنوتیپاختلاف معنی  HvSOS3و  HvSOS1های با توجه به مقادیر بیان نساابی ژن

ها شد. بیشترین میزان ها در تمامی ژنوتیپبدون تنش شوری مشاهده شد. در مقابل تیمار تنش شوری موجب افزایش بیان این ژن

یان ژن  یپ HvSOS1افزایش ب به ژنوت کل  G6و  G5های مربوط  یپ )A-2بود )شااا از نظر ژن  G3به همراه  G5. ژنوت

HvSOS3 سایر ژنوتیپ شاهد و  سبت به ژنوتیپ  شکل ن شترین مقدار بیان ژن بود ) ست B2-ها دارای بی (. همچنین لازم به ذکر ا

ها ها در رتبه بعدی قرار گرفتند و درصد تغییرات بیان آنبیان دو ژن مذکور نسبت به سایر ژنوتیپاز نظر  G6و  G3که دو ژنوتیپ 

دارای  SOSاحتمالا از نظر فعالیت مکانساایم کنترلی  G5ها مشااابه ژنوتیپ در مقایسااه با تیمار عدم تنش نشااان داد این ژنوتیپ

شوری موجب افزایش م ستند. تیمار تنش  سبی ژن برتری قابل توجهی ه سه با  4به میزان  HvNXH3یانگین بیان ن برابر در مقای

شکل  شد ) سبی ژن C-1تیمار بدون تنش  سم NHX(. افزایش بیان ن شان دهنده فعال بودن مکانی شوری ن شرایط تنش  های در 

ست که افزایش بیان ژن شده ا شخص  ست. م شوری در گیاه ا تحمل به های گیاهی باعث افزایش در گونه NHXهای تحمل به 

 .(Zhang et al. 2001)شود شوری می

تحمل بالایی به تنش شااوری در گیاهان تراریخت برنج ، NHX1، پس از بیان بالای ژن Chen et al.  (2007)در مطالعه

های تراریخت در شااارایط عدم تنش از توانایی رشااادی کمتری برخوردار بودند. در این مشااااهده شاااد در صاااورتی که گیاهچه
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 های ساادیم در واکوئل علاوه بربا جایگزینی یون NHXاظهار داشااتند فعالیت ناقل   Tester and Devenport (2003)رابطه

  شود. ها در سیتوسول موجب تنظیم اسمزی و حفظ جذب آب از محلول نمک میپایین آوردن غلظت آن

 

در تیمارهای کنترل و  HvHKT3و  HvSOS1 ،HvSOS3 ،HvNHX3های میزان بیان نسبی ژن. 1شکل 

 باشند.درصد می 1دار در سطح احتمال شوری. حروف متفاوت در هر ستون بیانگر اختلاف معنی

Figure 1. The relative expression of HvSOS1, HvSOS3, HvNHX3, and HvHKT3 genes in 

the control and salinity treatments. Different letters on each column show a significant 

difference at P ≤ 0.01.   

 

های اضافی سدیم در واکوئل موجب حفظ حالت پایدار سیتوسول و افزایش تحمل گیاه به ها با انباشت یونهمچنین این ناقل

شد   Pour-Saeid et al. (2015) شود. در آزمایششوری می شخص  سبی ژن نیز م شوری بیان ن شرایط تنش  در  NHXدر 

های مختلف نشان در ژنوتیپ HvNXH3مقایسه بیان ژن  های گلرنگ نسبت به شرایط عدم تنش به شدت افزایش یافت.گیاهچه

سایر ژنوتیپ G7و  G6داد در تیمار عدم تنش، دو ژنوتیپ  سبت به  شکل ن شتری برخوردار بودند ) ر (. همچنین دC-2ها از بیان بی

نیز دارای الگویی  G5دارای بیشااترین میزان بیان بودند. ژنوتیپ  G3سااطح تیمار تنش شااوری، این دو ژنوتیپ به همراه ژنوتیپ 

های های مختلف نیز نشااان داد ژنوتیپداری با آن نداشاات. میزان تغییرات بیان ژن در ژنوتیپبود و اختلاف معنی G3مشااابه با 
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ها به شرایط شوری است. دارای بیشترین میزان تغییرات بودند که این نتایج بیانگر تحمل بالای آن هامذکور نسبت به دیگر ژنوتیپ

سایر ژنوتیپ شابه  شان نداد و میزان بیان این ژن در آن م شاهد )رقم مهر( از نظر بیان این ژن الگوی قابل توجهی ن های ژنوتیپ 

 نیمه متحمل و حسات بود. 

ها با مهمی در هموسااتازی یونی و افزایش تحمل گیاهان به تنش شااوری دارند. این کانال پتاساایم نقش-های ساادیمکانال

های ها با انتقال یونشوند. به عبارت دیگر این کانالقرارگیری در عرض غشای پلاسمایی و واکوئل سبب برقرای تبادلات یونی می

شااود و از طرف دیگر باعث ایجاد تعادل اساامزی میساادیم به واکوئل اثرات مخرب ساادیم در محیط ساایتوسااول را کاهش داده 

(Bhaskaran & Savithramma 2011) فاکتور رونویساای .HKT های انتقال یونی یکی از عوامل مژثر در فعالیت این کانال

شد. تاکنون می ست که همگی آن HKTژن  29با شده ا سایی  شنا شوری در نه گونه گیاهی  ها نقش مهمی در افزایش تحمل به 

های جو نشان داد تیمار در گیاهچه HvHKT3. در مطالعه حاضر نیز بررسی اثر تنش شوری بر بیان ژن (Li et al. 2019)دارند 

 تنش باعث افزایش بیان نسبی آن شد. مقایسه سطح رونوشت این ژن در شرایط شوری نسبت به تیمار بدون تنش نشان داد تیمار

(. این نتایج بیانگر پاسااخ D-1برابر بیشااتر از تیمار بدون شااوری باشااد )شااکل  4شااوری منجر شااد تا تجمع رونوشاات این ژن 

شوری میژنوتیپ شرایط  ستا های مورد مطالعه به  شد. در این را شابهی در گندم گزارش  Ahmadi et al. (2020)با نیز نتایج م

شوری موجب افزای شان دادند تنش  شد. در مطالعه در گیاهچه HKTش بیان ژن کردند و ن شوری  شرایط تنش  شد کرده در  های ر

Fakhravari  (2011)  سبی شوری بلند مدت در گیاهچه HKT1بیان ن شد تنش  سی قرار گرفت و مشاهده  های ذرت مورد برر

 های ریشه و برگ ژنوتیپ مقاوم به شوری شد.موجب افزایش بیان این در اندام

سه ژنوتیپ شده از نظر بیان ژن مقای سطح  HvHKT3های ارزیابی  شان داد در  شوری ن در هر دو تیمار بدون تنش و تنش 

ها دارای بیشااترین میزان بیان ژن بود و با سااایر ژنوتیپ تفاوت قابل توجهی داشاات. دیگر ژنوتیپ G5تیمار بدون تنش ژنوتیپ 

ها دادند. در سااطح تیمار تنش اختلاف الگوی بیان ژن بین ژنوتیپداری با یکدیگر نداشااتند و الگوی یکسااانی نشااان اختلاف معنی

سه ژنوتیپ  شترین میزان بیان ژن به طور معنی G6و  G3 ،G5چشمگیرتر بود و  شکل  HvHKT3داری دارای بی (. D-2بودند )

بوده و به خوبی قادر به ایجاد ها بسااایار فعال های سااادیم در این ژنوتیپهای انتقال دهنده یونتوان عنوان کرد کانالبنابراین می

ستا نتایج مشابهی توسط سایر محققان نیز گزارش شده است. تعادل یونی در محیط سیتوسول می  Davenportباشند. در این را

et al. (2007) های گزارش دادند ژنHKT  .(2018)در مطالعه نقش مهمی در بازیابی سدیم از آوند چوبی دارند Jiang et al. 

حفظ تعادل بهینه نسبت سدیم به پتاسیم و های ذرت متحمل به شوری توانست بواسطه در ژنوتیپ ZmHKT1;5بیان بالای ژن 

سیداننیز افزایش فعالیت آنتی سیژن واکنشهایی که میزان تجمع گونهاک شتند، به طور مؤثری های اک سطح پایینی نگه دا گر را در 

 ها شود.باعث افزایش تحمل به تنش شوری در آن
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های ارزیابی در ژنوتیپ HvHKT3و  HvSOS1 ،HvSOS3 ،HvNHX3های میزان بیان نسبی ژن .2شکل 

 1دار در سطح احتمال شده در تیمارهای کنترل و شوری. حروف متفاوت در هر ستون بیانگر اختلاف معنی

 باشنددرصد می

Figure 2. The relative expression of HvSOS1, HvSOS3, HvNHX3, and HvHKT3 genes for the 

investigated genotypes in the control and salinity treatments. Different letters on each 

column show a significant difference at P ≤ 0.01   
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های ارزیابی شاااده جو نشاااان داد دو ژن در ژنوتیپ HKTو  SOSهای مقایساااه نتایج به دسااات آمده از الگوی بیان ژن

HvSOS1  وHvHKT3 سات بیان هر دو ژن، نتایج مشابهی را از نظر شناسایی ژنوتیپ های متحمل به شوری نشان دادند و برا

شان میترین ژنوتیپبه عنوان متحمل G6و  G3 ،G5های ژنوتیپ شدند. این نتیجه ن سایی  شنا ست ارتها  باط دهد که ممکن ا

 TaHKT1;5و  TaSOS1های مستقیمی بین دو ژن مذکور باشد. در این راستا نتایج مطالعه دیگری نشان داد بین الگوی بیان ژن

یان ژن در ژن(Ahmadi et al. 2020)همبساااتگی میبتی وجود دارد  باط بین الگوی ب نابراین بررسااای ارت های مختلف و . ب

 های دخیل در این مسیر اطلاعات کاملی فراهم آورد.های تحمل به شوری و ژننیسمتواند در درک بهتر مکاهای ژنی میشبکه

های جو در دو در ژنوتیپ  HvHKT3و  HvSOS1 ،HvSOS3 ،HvNHX3های در این آزمایش بیان ژن :گیرینتیجه

شوری به طور معنی شد تیمار تیمار بدون تنش و تنش  شخص  ست آمد م داری متفاوت از هم بود. به طور کلی با توجه به نتایج بد

شترین اثر را بر بیان ژن  شت. بین ژنوتیپ HvSOS1شوری بی شوری اختلاف معنیدا شرایط  شده جو نیز در  داری از های ارزیابی 

و  G3های سنجش شده، مشاهده شد دو ژنوتیپ های مطالعه شده مشاهده شد. در مجموع با مقایسه الگوی بیان ژننظر بیان ژن

G6 شت از ژن سطح رونو شترین میزان  سطه دارا بودن بی شوری بودند. بنابراین با در نظر گرفتن بوا شرایط تنش  های مورد نظر در 

سنجش توانایی این ژنوتیپ سازو کارهای فیزیولوژیکی و  شتر  سی بی سیاین نتیجه، برر سدیم و پتا م و همچنین ها از نظر محتوای 

سلولقابلیت آن ستازی یونی  صیه میها در تنظیم همئو شد. علاوه براین به نظر میهای خود قابل تو شاهده با صورت م سد در  ر

ها بتوانند کاندید مناسبی برای بررسی پتانسیل عملکرد در سطوح تحمل در دیگر خصوصیات فیزولوژیکی و بیوشیمایی این ژنوتیپ

 مناطق شور باشند.

 یسپاسگزار نظرات و پیشنهادهای ارزشمندشانبه خاطر ارائه  مجله داوران محترممدیریت و از   نویسندگان :سگزاریسپا

  .دکننیم

 

 منابع

بررساای نواحی کروموزومی و شااناسااایی لوکوت های اطراف  (1390)ابراهیمی اسااماعیل ؛نیازی علی ؛زمانی بابگهری محبوبه

،هفتمین همایش Physcomotrella patent  سدیم و پتاسیم در آرابیدوپسیس، برنج وهای های درگیر در انتقال یونژن

 .بیوتکنولوژی جمهوری اسلامی ایران،تهران

ضا ؛سعیدپور علی سی حمیدر سم ؛کاو سارا ) ؛محمدی نژاد قا سروی  سی بیان ژن 1393خ در گیاه گلرنگ تحت تنش  NHX( برر

  .91 - 99، 6 شاورزیشوری. مجله بیوتکنولوژی ک

شوری تأثیر( 1390) تهمینه فخرآوری  در ایجاد دخیل  (1TaSOS, 1TaHKT, 1TaNHX)ناقل هایژن برخی بر بیان تنش 

شوری شد رویشی طی تحمل به  سی گندم نان. پایان دوره ر شنا شگاه تحصیلات نامه کار شد، دان -82کرمان،  تکمیلی ار

103. 
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