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Abstract 
Objective 

Rice is highly sensitive to salinity stress among crops. The sensitivity at the seedling stage and 

reproductive phase causes damage to the essential processes of plants and ultimately reduces the 

yield. In saline environments, ion toxicity is increased by sodium uptake. Tolerant cultivars cope 

with the salinity stress by low maintenance of Na+/K+ in the photosynthetic organs. The entry and 

exclusion of ions in the plant cells are controlled by ion channels and transporters. Identifying 

and evaluating the expression pattern of genes encoding these transporters at different time points 

and organs was our objective. 

Materials and methods 

In the present study, two rice genotypes of tolerant CSR28 and sensitive IR28 were used. The 

grown seedlings in a hydroponic medium were exposed to 150 mM salinity treatment and the 
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roots and shoots were collected after 6 and 54 h of the treatment. After RNA extraction, library 

construction and RNA-Seq analysis were performed and differentially expressed genes were 

identified. MapMan pathway analysis was used to identify the genes encoding ion transporters. 

Results 

The comparison of the two genotypes under specific salinity stress identified 47 highly expressed 

genes encoding ion transporters some of which showed genotype or organ-specific expression 

patterns. OsTPC1 and OsSOS3 genes, which are involved in the entry of Ca+ into cells and Ca+ 

receptors, respectively, had higher expression in the roots of the tolerant genotype than the 

susceptible genotype at the 54 h time point. Considerably, high expression of the important genes 

such as OsSOS1 and OsNHX1 in the tolerant genotype indicated a low Na+ accumulation 

compared to the sensitive genotype. Other genes involved in ion homeostasis, such as OsHKT1, 

displayed more expression in the roots of the tolerant genotype at 54 h. 

Conclusions 

Generally, our findings revealed that the molecular mechanisms that occurred in the roots under 

long-term salinity stress caused differences in salinity tolerance through various ion homeostasis. 

The results also indicated the role of the Ca+-related signaling pathway in the higher tolerance of 

CSR28. Specific expression patterns of some of the genes can be used as biomarkers in the 

selection programs of salt-tolerant rice genotypes.  
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 های برنجها در پاسخ به تنش شوری بالا در گیاهچههای درگیر در انتقال یونشناسایی ژن
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  چکیده

سیت برنج در مرحله  هدف: ست. حسا شوری برخوردار ا سیت بالایی به  ای و فاز زایشی اهچهگیبرنج در بین گیاهان زراعی از حسا

سیب به فرایندهای حیاتی گیاه و در نهایت کاهش عملکرد می سمیت یونی بهشود. در محیطموجب آ شور  سطه جذب یون های  وا

کنند. کنترل ورود ابله میهای فتوستنزی با شوری مقیابد. ارقام متحمل با کاهش نسبت سدیم به پتاسیم در اندامسدیم افزایش می

های گوی بیان ژنشللود. شللناسللایی و ارزیابی الهای یونی انجام میها و ناقلهای گیاهی توسللط کانالها در سلللولونو خروج ی

 های مختلف از اهداف این تحقیق بود.ها و اندامها در زمانکننده این ناقلکنترل

https://orcid.org/0000-0002-8835-5484
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شد. گیاهچه IR28و حساس  CSR28در این مطالعه از دو ژنوتیپ برنج متحمل  :هاروشمواد و  ستفاده  شده در ا شت  های کا

 6های برداری از ریشه و اندام هوایی در زمانمولار قرار گرفتند و نمونهمیلی 150محیط کشت هیدروپونیک در معرض تیمار شوری 

ستخراج  54و  شد. پس از ا ساخت کتابخانه و تجزیه و تحلیل RNAساعت پس از تیمار انجام   ،RNA-seq شد و ژن های انجام 

 های یونی استفاده شد.کننده ناقلهای کنترلبرای شناسایی ژن MapManبا بیان افتراقی شناسایی شدند. از تجزیه مسیر 

سایی کننده ناقلژن با بیان بالا که کنترل 47از مقایسه دو ژنوتیپ در شرایط اختصاصی تنش شوری،  :نتایج های یونی بودند شنا

صی در ژنوتیپ یا اندام خاص بودند. ژنشدند که برخی دارای بیان اخت ترتیب در ورود یون که به OsSOS3و  OsTPC1های صا

شه ژنوتیپ متحمل در زمان  سیم نقش دارند در ری سلول و گیرنده کل سیم به  سب 54کل شتری ن ت به ژنوتیپ حساس ساعت بیان بی

ع یون سدیم ژنوتیپ متحمل بیانگر کاهش تجمدر  OsNHX1و  OsSOS1های مهمی نظیر نشان دادند. همچنین بیان بالای ژن

ساس بود. دیگر ژن سبت به ژنوتیپ ح ستازی یونی نظیر ن شه و زما OsHKT1های درگیر در هومئو ساعت در  54ن در اندام ری

 ژنوتیپ متحمل بیان بیشتری داشت.

شان داد که فعل و انفعلات مولکولی رخ دادهبه گیری:نتیجه شرایط طولانی مدت تنش  طور کلی نتایج این تحقیق ن شه در  در ری

ست. همچنین نتایج این تحقیق بیانگر نقش  شده ا ستازی یونی  شوری از طریق تفاوت در هومئو شوری موجب تفاوت در تحمل به 

سیر پیام شوری ژنوتیپ متحمل م سیم در القای تحمل به  سانی مربوط به یون کل صی برخی از این  CSR28ر صا بود. از بیان اخت

ستی در برنامهتوان بهدر ژنوتیپ یا اندام خاص میها ژن شانگر زی ستفاده های گزینش ژنوتیپعنوان ن شوری ا های برنج متحمل به 

 کرد.

  .، ناقل یونیSOS، ترانسکریپتوم، مسیر MapManتجزیه : هاکلیدواژه

 پژوهشی.: نوع مقاله

 هاوسلیبر ، ندریاسآ ر.ام وبیپ ،یوانکی ماشک یمهدو،  لیلخ نژادینلیز، حمدهادیم یپهلوان، ژدهمی اکبرزاده للکام استناد:

مجله بیوتکنولوژی . برنج یهااهچهیبالا در گ یدر پاسخ به تنش شور هاونیدر انتقال  ریدرگ یهاژن ییشناسا (1401) ومینیکد

 .84-69(، 4)14، کشاورزی

 

 

Publisher: Faculty of Agriculture and Technology Institute of Plant 

Production, Shahid Bahonar University of Kerman-Iranian 

Biotechnology Society. 

© the authors 

 

  



 1401و همکاران،  اکبرزاده للکامی

73 

Agricultural Biotechnology Journal;      Print ISSN: 2228-6705,      Electronic ISSN: 2228-6500 

 مقدمه

شود که در بیش کشور برنج کشت می 114باشد. در یکی از غذاهای اصلی و مهم مردم جهان می( .Oryza sativa Lبرنج )

سالانه آن  50از  شد. سطح زیر کشت این گیاه در ایرانهزار تن یا بیشتر می 100کشور میزان تولید  هزار هکتار با  854در حدود  با

شلتوک  شد )میلیون تن می 5/4تولید  شد میگیاهان در محیط (.Ahmadi et al. 2021با های کنند و اغلب تنشهای دینامیک ر

ز شللدیدترین (. تنش شللوری یکی اZhu 2016ند )کنغیرزیسللتی مختلفی نظیر خشللکی، شللوری بالا، سللرما و گرما را تجربه می

یی )گرمایش جهانی های آبیاری نامناسب، تغییرات آب و هواواسطه زهکشی و سیستمهای محیطی است. شوری خاک اکثراً بهتنش

شکی ایجاد می ست که بیRengasamy 2006شود )و افزایش تبخیر و تعرق( و خ شکل جهانی ا شوری خاک یک م  20ش از (. 

صد شامل میزمین در شده را  شت و کار  ست و ایشود که نیمی از آن مربوط به زمینهای ک صد در های تحت آبیاری ا حال ن در

 (. Shrivasata and Kumar 2015افزایش است )

سوب میبرنج به شوری مح ساس به  شدی،عنوان گیاه زراعی ح سته به مرحله ر شوری آن واب  نوع اندام و شود و تحمل به 

 Chinnusamyدهند )ای و زایشی برنج به تنش شوری حساسیت بیشتری نشان میطور کلی، مراحل گیاهچهباشد. بهیژنوتیپ م

et al. 2005; Kurotani et al. 2015ای را نظیر ممانعت از رشد، (. واکنش و سازگاری برنج به تنش شوری فرایندهای پیچیده

جب کاهش عملکرد شللود که در نهایت موعداد پنجه و عقیمی سللنبله شللامل میها، کاهش ارتفاع گیاه، کاهش تای شللدن بر لوله

عغ تغChang et al. 2019; Razzaq et al. 2020گردد )می با ییرات (. علاوه بر تغییرات مورفولوژیکی، تنش شلللوری 

های نتقال سللدیم به انداما فیزیولوژیکی و بیوشللیمیایی نظیر ممانعت از فتوسللنتز، کاهش محتوای آب، تغییرات متابولیکی، افزایش

 (.Lekklar et al. 2019; Akbarzadeh et al. 2020گردد )هوایی و کاهش جذب پتاسیم، روی و فسفر می

ست که می سمی مهم ا صر  سدیم یک عن شوری به میزان زیاد تجمع یابد. بهتواند در خاکیون  طور کلی در های تحت تاثیر 

دارند و در نتیجه سللازوکارهای مسللتثنی کردن های هوایی را پایین نگه مییم در اندامطی تنش شللوری گیاهان متحمل میزان سللد

ست )سدیم برای بقای این گیاهان در محیط شور حیاتی ا صلی انتقال (. بهDeinlein et al. 2014های  ستم ا سی سه  طور کلی 

ها و جلوگیری از نشر یون سدیم یون سدیم در واکوئلیون سدیم در گیاهان وجود دارد: انتشار یون سدیم از ریشه به خارج، مصادره 

(. در سللیسللتم نخسللت، Ismail and Horie 2017های هوایی )به درون آوندهای چوبی و درنتیجه کاهش انتقال آن به اندام

سیتوزول نیازمند انتقال فعال ترمودینامیکی می سدیم از  ستثنی کردن  شد که در گیاهان این فرایند به کمک فعام H+-لیت آنزیم با

ATPase شه خارج میرخ می سیتوزول ری سدیم از  (. Blumwald et al. 2000شود )دهد که طی آن با ورود یون هیدروژن، 

شلللود و در نهایت یک ناقل پروتئینی مهم بنام انجام می SOS2-SOS3رسلللانی این فرایند با تشلللکیل کمپلکس پروتئینی پیام

1SOS1 ال در غشای پلاسمایی موجب انتق+H/+Na می( 2000گرددHasegawa et al. مصادره یون سدیم درون واکوئل .) ها

                                                      
1 Salt overly sensitive 
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کننده شلللود. بیان بالای ژن کنترلانجام می 11NHXاز طریق یک ناقل پروتئینی مهم در غشلللای واکوئل )تونوپلاسلللت( بنام 

NHX1 ها را به تنش شلللوری افزایش داده اسلللت )در چندین گونه شلللامل گندم، برنج و  رت تحمل آنYamaguchi and 

2005Blumwald شامل ناقل سوم  سازوکار  سدیم به انداممی 3HAKو  2HKTهایی نظیر (.  شد که در کاهش انتقال  های با

 (.Horie et al. 2009هوایی و افزایش غلظت یون پتاسیم موثر هستند )

برخوردار  یاژهیو تیاز اهم هستند ریدرگ هاونیشور در انتقال  یهاطیکه در مح ینیپروتئ یهاها و کانالمطالعه ناقلن، یبنابرا

ن یترر زمره مهمد یمولکول یهاهای به عمل آمده روشللن نمود که مکانیسللممیلادی مطالعات و بررسللی 80دهه  اخراسللت. در او

 Mohammadabadiها( هستند )، رونویسی، ترجمه و حتی نحوه تنظیم ژنDNA یمل بر همانندساز)مشت یکیژنت یندهایفرا

and Tohidinejad 2017شوند و ن بیان نمیطور همزماگاه بهباشد که هیچزیادی ژن می دادیک سلول دارای تع یکی(. ماده ژنت

 .Arabpour et alند )یمانید میاز سلللول را تولیم مورد نیآنزا ین یان شللده و پروتئیاز آنها ب یک زمان خاص فقط تعداد کمیدر 

ها به مرحله نمو ن ژنشلللود و نیز بیاها بیان مییک مجموعه نسلللبتاً کوچک از تمام ژنوم در هر یک از انواع بافت ها(. تن2021

ها ژن گسللترده انیب ، امکان مطالعهNGS یهای(. امروزه با توسللعه فناورMohammadabadi et al. 2018دارد ) یبسللتگ

سکر ست. از ا RNA-Seq کیتکن قی( از طرپتومی)تران شده ا ضر ب قیرو در تحق نیفراهم   یهاکنترل کننده ناقل یهاژن انیحا

 .دش یمتفاوت بررس یهاها و اندامبه کمک ارقام متفاوت از نظر تحمل و در زمان یتنش شور طیدر شرا یونی

 

 هامواد و روش

( و CSR28در این تحقیق از بذور دو ژنوتیپ برنج متحمل ): شرررایر رشررد و ا مال تیمار شرروریمواد گیاهی، 

( در فیلیپین تهیه شده بودند، استفاده شد. بذور پس از 4IRRI( به شوری که از موسسه بین المللی تحقیقات برنج )28IRحساس )

ها به درجه سلسیوس جوانه دار شدند. سپس جوانه 28ای ضدعفونی توسط هیپوکلریت سدیم، در پتریدیش در شرایط تاریکی و دم

شت شیدا )ت شگاه  .1971Yoshida et alهای حاوی محیط کشت یو شدند و در گلخانه دان سلدورف  5HHU( منتقل  واقع در دو

ه درجه سلسیوس رشد کردند. محیط کشت هر س 28±2ساعت تاریکی و دمای  10ساعت روشنایی و  14آلمان تحت شرایط نوری 

مولار با اضللافه میلی 150ای در معرض تیمار شللوری های دو هفتهتنظیم شللد. گیاهچه 5/5آن روی  pHروز تعویض شللد و مقدار 

                                                      
1 Na+/H+ exchanger 

2 High-affinity transporter 
3 High-affinity K+ transporter 

4 International Rice Research Institute 
5 Heinrich-Heine-University 
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قرار  ds/m 1میزان به ECبود در حالیکه گیاهان شللاهد در  ds/m 15تیمار شللوری  1ECکردن کلرید سللدیم قرار گرفتند. مقدار 

سلاعت از آغاز تیمار شلوری انجام شلد و پس از قرارگیری در ازت  54و  6های هوایی پس از دامبرداری از ریشله و انگرفتند. نمونه

 درجه سلسیوس نگهداری شدند. 80مایع، در فریزر منفی 

 ,RNeasy Plant Mini (Qiagen, Hildenبا استفاده از کیت : یابی، ساخت کتابخانه و توالیRNAاستخراج 

Germany ) ستخراج  ،دستورالعمل شرکت سازندهو مطابق با یمار با تتوسط  DNAپس از حذف آلودگی  صورت گرفت. RNAا

شده توسط RNA، کمیت و کیفیت DNase1آنزیم  ستخراج  شد. تهیه کتابخانه  Bioanalyzer 2100های ا -RNAسنجیده 

Seq  به کمک کیتTruSeq RNA Sample Preparation (Illumina, San Diego, USA) شد و در مجموع از  انجام

 Illumina HiSeqپلتفرم ریق ( از طکیولوژیسه تکرار ب×  یبرداردو زمان نمونه× دو اندام ×  ماریدو ت×  ژنوتیپدو کتابخانه ) 48

 یابی صورت پذیرفت.ی، توالیجفت باز 150با قطعات  کطرفهیو بصورت  3000

برای تجزیه و تحلیل بیان ژن از دسللتورالعمل : MapManهای با بیان افتراقی و تجزیه مسریر شرناسرایی ژن

Tuxedo (Trapnell et al. 2012استفاده شد. ابتدا خوانش ) های فیلتر شده و با کیفیت روی ژنوم مرجع برنجIRGSP v1.0 

ترانسلللکریپتوم  Cuffmergeو  Cufflinksافزارهای یابی شلللدند و به کمک نرمنقشللله TopHat v2.1.1از طریق نرم افزار 

شد. بیان ژنیک صل  شاخص پارچه حا شدند و ژننرمال RPKMها با  سایی  Cuffdiffافزار های افتراقی به کمک نرمسازی  شنا

سطح احتمال  log2 FC ≤ -1.5 ای log2 FC  ≥ 1.5 یکه دارا ییهاژنشدند.  صح FDR  ≤ 0.05 (P-valueو  شده(  حیت

به ند  حاظ گرد داریمعن یافتراق یهاعنوان ژنبود ناسلللایی ژنبه .دندیل قال یونمنظور شللل ها، تجزیه مسلللیر های درگیر در انت

MapMan v3.6.0 (Thimm et al. 2004) های اختصللاصللی تنش شللوری که بین دو ژنوتیپ متحمل و حسللاس برای ژن

وان مرجع عنبه O. sativa ssp. japonica cv. Nipponbareهای مسللیر یابی از ژنافتراقی بودند، انجام شللد. برای نقشلله

 ای log10 FC ≥ 3بالا ) انیبا ب یافتراق یهاژن یبرا یینقشه دما میترس قیها از طرنمونه یانیب یهالیپروفا شینمااستفاده شد. 

log10 FC ≤ -3افزار ( به کمک نرمMeV v4.9.0 .انجام شد 

 

 نتایج و بحث

نمونه شللامل  48در  RNA-Seqنتایج تجزیه و تحلیل ترانسللکریپتوم از طریق : RNA-Seqنتایج بیان ژن از طریق 

شوری IR28و  CSR28دو ژنوتیپ برنج  شاهد و  ساعت پس از تیمار و  54و  6برداری مولار، دو زمان نمونهمیلی 150، دو تیمار 

سایی  شنا سه تکرار بیولوژیک، منجر به  شه و هوایی در  شد. بهژن با بیان  15483دو اندام ری منظور درک بهتر تحمل به افتراقی 

شوری، ژن شدند. بههایی که بهتنش  سایی  شنا شوری بین دو ژنوتیپ افتراقی بودند  شرایط تنش  طوریکه، تعداد طور اختصاصی در 

                                                      
1 Electrical conductivity 
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ساعت  54و  6های ترتیب در زمانژن به 606و  635ساعت در اندام ریشه و تعداد  54و  6های ترتیب در زمانژن به 1472و  525

شوری افتراقی بودند. تعداد بالای ژن شرایط اختصاصی تنش  های افتراقی در اندام ریشه و زمان در اندام هوایی، بین دو ژنوتیپ در 

شان می 54برداری نمونه شترین تفاوت را در این نمونهساعت ن ساس بی شان میدهد که دو ژنوتیپ متحمل و ح شه ها ن دهند. ری

سبه ست، بهعنوان اولین  شوری از اهمیت زیادی برخوردار ا شوری  طوریکه فعل و انفعلات مولکولی و فیزیولوژیکی د در برابر تنش 

شوری نقش پررنگی دارد ) شوری در ابتدا Walia et al. 2007رخ داده در آن در القای تحمل به  سخ گیاه به  (. از طرف دیگر پا

سمزی می شامل فاز ا شت زمانعمدتاً  شد و با گذ سیت گیاه می با سا سیب و ح سدیم منجر به آ صل از تجمع یون  شود سمیت حا

(Acosta-Motos et al. 2017; Hernández 2019با توجه به موارد  کر شللده و نتایج این تحقیق می .) توان نتیجه گرفت

سازوکارهای کاهش سمیت یونکه دو ژنوتیپ متحمل و حساس دارای تفاوت در بکارگیری  ستازی یونی در اندام ها و هودهنده  مئو

شوری می شوری طولانی مدت هستند که منجر به تفاوت در تحمل به  شه تحت  های درگیر در شود. از این رو در ادامه بیان ژنری

 های یونی مورد بررسی قرار گرفت.  ها و ناقلسنتز کانال

در تحمل به   یونی یهاو ناقل  ینیپروتئ یهاکانال تیبا توجه به اهم: هاهای درگیر در انتقال یونشررناسررایی ژن

ستفاده از تجزیه ها ژن نیبر ا هیرا با تک یگروه کارکرد نیا ،یشور س MapManبا ا ژن  114. از مجموع میدهیقرار م یمورد برر

سللاعت،  54 یبردارمان نمونهزو  شللهی(. در اندام ر1از دو ژنوتیپ بودند )شللکل  یکیبالا در  انیب یژن دارا 47 ،"انتقال "در ریدرگ

 یها. ژندارا بود IR28را نسلللبت به ژنوتیپ حسلللاس  افتهی انیب شیافزا یهاتعداد ژن نیشلللتریب CSR28ژنوتیپ متحمل 

OsNIP3;5 (Os12g0204100)   وOsPIP2;8 (Os03g0861300) در ارقام متحمل و حساس  بیترتهب طیشرا یدر تمام

را  ییغشللا یهااز کانال خانواده بزر  کی هانی. آکواپورباشللندیم هانیآکواپور تزداشللتند. هر دو ژن مربوط به سللن انیب شیافزا

شک سه ییپلاسما یرا از غشا یخنث یهاکه عبور آب و محلول دهندیم لیت هایی که دارای بیان ژن (.Agre 1998) کنندیم لیت

ستند به صی ه صی در بافت یا رقم خا صا ستی در برنامهعناخت شانگر زی صلاح نباتات موان ن ستند. های گزینش در ا منظور بهوثر ه

شور یمولکول سازوکار ،یونی یهاو ناقل ینیپروتئ یهادرک نقش کانال شکل  ییو اندام هوا شهیدر ر یتحمل به   شیبه نما 2در 

 OsTPC1 (Os01g0678500) ژن. اسللت ها به اختصللار شللرح داده شللدهلناق نیاز ا کینقش هر در ادامه در آمده اسللت. 

ست که در غشا ینیکانال پروتئ کیسنتزکننده  س ونیقرار دارد و عبور  ییپلاسما یا سه میکل س ونی. وجود کندیم لیرا ت در  میکل

ژنوتیپ متحمل  شهیژن تنها در ر نی. ا(Reddy et al. 2011) است یدیدر سلول کل آن یرسانامیپآغاز مسیرهای و  تنش درک

شد. یشور ماریساعت از اعمال ت 54پس از  شوری در  عنوان ژن موثر در القایبه OsTPC1در چندین گزارش از  القا  تحمل به 

 OsSOS1 (Os12g0641100) ژن (.Senadheera et al. 2009; Kurusu et al. 2012ارقام متحمل برنج یاد شده است )

شدیم یونی میدر تنط ریدو طرفه( درگ یهادهنده)انتقال یپورترهایآنت نیاز مهمتر یکیکه  و هر دو  شهیساعت در ر 6در زمان  با

 در ژنوتیپ متحمل نسبت به ژنوتیپ حساس داشت. یشتریب انیب ییساعت در اندام هوا 54و  6زمان 
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های اختصاصی تنش شوری که از ژنها با استفاده های درگیر در انتقال یونژن یبرا یینقشه دما. 1شکل 

در  انیب شیافزابرداری مختلف افتراقی بودند. های نمونهها و زمانبین دو ژنوتیپ متحمل و حساس در اندام

 log2 fold ای log2 fold change ≥ 3بالا بصورت  انیبا ب یها)ژن IR28و حساس  CSR28ارقام متحمل 

change ≤ -3نشان داده شده است رمزسبز و ق یهابا رنگ بیترت( به  

Figure 1. Heatmap for genes involved in ion transporter using salt-specifics genes which had 

differential expression between two tolerant and sensitive genotypes in different organs and 

sampling times. Increased expression in tolerant genotype CSR28 and sensitive genotype 

IR28 (highly expressed genes as log2 fold change ≥ 3 or log2 fold change ≤ -3) are shown in 

green and red, respectively 

-8 8 0 
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 یهای افتراقبرنج با استفاده از ژن ییو اندام هوا شهیدر ر یتحمل به شور یسازوکار مولکول. 2شکل 

های ژن انیب ای.اهچهیدر مرحله گ IR28و حساس  CSR28در ارقام متحمل  یدهنده به شورواکنش

( IR28در  انیب شی( و قرمز )افزاCSR28در  انیب شیهای سبز )افزاصورت فلشهب یونی یهاکننده ناقلکنترل

 سا ت( نشان داده شده است 54 یبردارسا ت( و زرد )زمان نمونه 6 یبردار)زمان نمونه یآب یهارهیو دا

Figure 2. Molecular mechanism of salinity tolerance in rice roots and shoots using salt-

specific genes expressed differentially in tolerant genotype CSR28 and sensitive genotype 

IR28 at seedling stage. The expression of genes encoding ion transporters is shown as green 

(increased expression in CSR28) and red (increased expression in IR28) arrows and blue (6 

h time point) and yellow (54 h time point) circles 
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کاهش تجمع سدیم  نقش دارد. میبه پتاس میدر کاهش نسبت سد توزولیساز  میسد یهاونیبا خارج کردن  OsSOS1ژن 

سنتزی میدر بر  سیب در فرایندهای فتو ض شتریهمانطور که پ (.Nounjan et al. 2018شود )ها منجر به کاهش آ داده  حیتو

)در  OsSOS2ساعت( و  6)در زمان  OsSOS3هر دو ژن . شودیم SOS1 یموجب القا SOS2-SOS3 یمیتنظ مپلکسشد ک

دارای گیرنده متصل شونده به  OsSOS3ساعت( در ژنوتیپ متحمل بیان بیشتری نسبت به ژنوتیپ حساس داشتند. ژن  54زمان 

رسللانی تنش شللوری و کاهش ، نقش مهمی در فرایندهای پیامOsTPC1رسللد در همکاری با ژن نظر مییون کلسللیم اسللت و به

 ایفا کند. CSR28حمل های ژنوتیپ متسمیت یون سدیم در سلول

 کیعنوان که به باشللدیم OsNHX1 (Os07g0666900)نمک ژن   یمهم در کاهش اثرات سللم یهااز ژن گرید یکی

ژنوتیپ  شهیژن در ر نیا انیدر واکوئل نقش دارد. ب میسد یهاونیواکوئل )تونوپلاست( قرار دارد و در مصادره  یدر غشا پورتریآنت

 یهادر زمان بیدر ارقام حساس و متحمل بترت ییدر اندام هوا کهیاز ژنوتیپ حساس بود، در حال شتریساعت ب 54متحمل در زمان 

شان داد. انیب شیساعت افزا 54و  6 شوری برنج به OsNHX1بیان بالای ژن  ن عنوان یکی از عوامل کلیدی در تعیین تحمل به 

ست ) شده ا سنتز آنت ریژن درگ گرید(. Fukuda et al. 2004یاد  شا OsCAX1  پورتریدر   ونیواکوئل موجب ورود  یکه در غ

 القا نشد. قیتحق نیدر ا شودیبه درون واکوئل م میکلس

ستند که تماکطرفهی یهادهنده)انتقال  ییمپورترهایس HKT1 هایناقل س ونیبه انتقال  یادیز یلی( ه دارند که البته  میپتا

ندیم زیرا ن میسللللد یسلللم ونی رینظ زین گرید یهاونیکات ند. دو ژن  توان قل کن  OsHKT1;1 (Os04g0607500)منت

سا شهیدر ر OsHKT1;4 (Os04g0607600)و شد. از آنجا OsHKT1;4تنها  ییدر اندام هوا کهیحال درشدند،  ییشنا  ییالقا 

س ش توانندیم HKT1 یمپورترهایکه  س یچوب یرا از آوندها میسد یهاونیاز  یبخ شت داده و مانع  شهیر توزولیبه داخل  برگ

سال آن ص انیشوند و با توجه به ب ییها به اندام هواار صا نقش  شهیژن در ر نیا میکنیما گمان م شه،یدر ر OsHKT1;1 یاخت

شته باشد. ب نهیزم نیدر ا یشتریب  54و زمان  CSR28ژنوتیپ متحمل  شهیدر ر OsHKT1;4و  OsHKT1;1هر دو ژن  انیدا

نقش پررنگی  OsHKT1;1ژن ( نشان دادند که 2015) .Wang et al در پژوهشی، بود. IR28ساعت بالاتر از ژنوتیپ حساس 

 NSCC یها. ژنهای برنج داردو مقابله با تنش شلللوری در گیاهچه ییدر اندام هوا میسلللد یسلللم یهاونیدر کاهش تجمع 

 یهابه داخل سلول میسد یهاونیورود  یبرا یمحل توانندیدر سطح غشا هستند که م یبرانتخایغ ینیپروتئ یهاکننده کانالسنتز

 مطالعه القا نشدند. نیباشند که در ا شهیر

 OsHAK21نقش دارند. ژن  توزولیدر سللل میپتاسللل ونیغلظت  شیدر تجمع و افزا AKTو  HAK یمپورترهایسللل

(Os03g0576200) سبت به متحمل )در ر یشتریب انیدر هر دو اندام ب ساس ن ساعت و در اندام  54در زمان  شهیدر ژنوتیپ ح

 OsHAK27و  OsHAK5 (Os01g0930400) ،OsHAK22 (Os07g0102100)در هر دو زمان( داشت. سه ژن  ییهوا

(Os03g0574900) ص طوربه صا شان دادند که ب شتریب انیژنوتیپ متحمل ب شهیدر ر یاخت ساس ن سبت به ژنوتیپ ح  رانگین
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شللدند. ژن  انیسللاعت ب 54 یبرداراسللت. هر سلله ژن در زمان نمونه یونی یدر هومئوسللتاز CSR28ژنوتیپ  شللهیر تیاهم

OsHAK22  در گزارش  القا شد. زیساعت ن 6ساعت، در زمان  54علاوه بر زمانZhang et al. (2022 یکی از اعضای خانواده )

HAK  حت عنوان یان نشللللان داد. OsHAK19ت به شلللوری برنج افزایش ب مل  قام متح مامی ار  OsAKT1ژن  در ت

(Os01g0648000) در ژنوتیپ متحمل نسللبت به ژنوتیپ حسللاس  انیب شیسللاعت افزا 6 یبرداردر هر دو اندام در زمان نمونه

شان داد، در حال سبت  انیب شیاعت افزاس 54ژنوتیپ متحمل در زمان  شهیتنها در ر OsAKT2 (Os05g0428700)ژن  کهین ن

های هوایی رقم متحمل سللن  در اندام OsAKT1( ژن 2021) .Musavizadeh et alدر مطالعه  به ژنوتیپ حسللاس داشللت.

شان داد. شوری افزایش بیان ن سخ به  سلول یسم ونیکه در خروج  OsCLC1 (Os02g0558100)ژن  طارم در پا ها کلر از 

 القا نشد. قیتحق نیاست در ا ریدرگ

شترین  RNAنمونه  48برای  RNA-Seqدر این تحقیق تجزیه و تحلیل بیان ژن از طریق : گیرینتیجه شان داد که بی ن

ژن  47ساعت از تیمار بود. همچنین  54برداری انفعالات مولکولی در پاسخ به تنش شوری مربوط به اندام ریشه و زمان نمونهوفعل

ها درگیر بودند. بررسی الگوی بودند که در انتقال یون IR28و حساس  CSR28دارای بیان بالای افتراقی بین دو ژنوتیپ متحمل 

رسانی متوانست مسیرهای پیا OsSOS3و  OsTPC1های مهمی نظیر ها نشان داد که ژنوتیپ متحمل از طریق بیان ژنبیان ژن

های مهم یونی همچون کننده ناقلهای کدوابسلللته به یون کلسلللیم را فعال کند. نتایج این تحقیق نشلللان داد که بیان بالای ژن

OsSOS1 ،OsNHX1  وOsHKT1  شده سیم  سدیم در اندام هوایی و افزایش غلظت یون پتا سمی  موجب کاهش تجمع یون 

ست. از بیان اختصاصی ژن شانگر توان بههای خاص میو بافتها ها در ژنوتیپا ستی در برنامه گزینش به کمک ن شانگر زی عنوان ن

 در اصلاح نباتات استفاده کرد.

سگزاری سه بین المللی تحقیقات برنج ) :سپا س شگاه IRRIاز مؤ شاورزی و منابع طبیعی گرگان و دان شگاه علوم ک (، دان

HHU شود.یشگاهی تشکر و قدردانی میآلمان جهت تأمین بذور و امکانات و تجهیزات آزما 
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، جلد 98-99آمارنامه کشاورزی سال زراعی  (1400) احمدی کریم، عبادزاده حمیدرضا، حاتمی فرشاد، عبدشاه هلدا و کاظمیان آرزو

 .ص 97محصولات زراعی، مرکز فنآوری اطلاعات، وزارت جهاد کشاورزی، ایران  :اول

( پاسخ برخی از متابولیت های اولیه ریشه برنج 1399نژاد خلیل و همکاران )محمدهادی، زینلیاکبرزاده للکامی مژده، پهلوانی 

(Oryza sativa L. به تنش شوری. پژوهشنامه اصلاح گیاهان زراعی، سال دوازدهم، شماره )210-217، صفحات 34 . 

های ران، دست، راسته و چربی در بافت p32ژن ( الگوی بیانی 1400عرب پور رق آبادی زهرا، محمدآبادی محمدرضا، خضری امین )

 .200-183(، 4)13پشت بره کرمانی. مجله بیوتکنولوژی کشاورزی، 
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های مختلف گوسفند کرمانی با استفاده از مطالعه بیان ژن لپتین در بافت( 1397محمدآبادی محمدرضا، کرد محبوبه، نظری محمود )

real time PCR 111-122(، 3)10. مجله بیوتکنولوژی کشاورزی. 
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