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Abstract  
Objective 

Salinity stress is one of the major abiotic factors limiting agricultural productivity worldwide, 

negatively affecting plant growth, development, and yield. Rapeseed (Brassica napus) is the 

second most important oilseed crop after soybean and is recognized as an economically important 

agricultural crop. This study was conducted to investigate the effects of salinity stress on growth, 

physiological, biochemical, enzymatic, and molecular parameters of three spring rapeseed 

cultivars (Agamex, Trapper, and Hyola61) under controlled conditions.  

Materials and methods 

A factorial experiment was conducted in a completely randomized design with three replications 

at three salinity stress levels: zero (normal irrigation conditions), moderate (irrigated with EC 

6.5), and severe salinity (irrigated with EC 12.7). Various morphological parameters (root length, 

stem height, root fresh and dry weight, pod number and 1000-seed weight), physiological and 

biochemical parameters (photosynthetic pigment concentration, proline content, soluble sugar 

content, protein and seed oil content) and antioxidant enzyme activities (catalase, polyphenol 

oxidase, guaiacol peroxidase and ascorbate peroxidase) were investigated to evaluate the response 

to salinity. Molecular analysis included RNA extraction from leaves, cDNA synthesis and Real 

time PCR to examine the expression changes in two genes related to the activity of late embryonic 

accumulation protein (LEA) and mitogen-activated protein kinase (Mapk) involved in stress 

resistance.  

Results 

The results showed that with increasing salinity, a significant decrease in growth and reproductive 

performance was observed, the highest rate of which was observed in the Agamex  cultivar. 

Photosynthetic pigments decreased, while proline and soluble sugars accumulated, indicating 

osmo-protective adaptation. Antioxidant enzyme activities were generally increased under 

moderate salinity, indicating enhanced defense against oxidative stress, mainly in Trapper and 

Hyola61 cultivars. Gene expression analysis revealed down-regulation of LEA gene expression 

and specific up-regulation of Mapk under salt stress, indicating transcriptional regulation to 

salinity. 

Conclusions 

In this study, Trapper showed greater tolerance to salinity than the other two studied cultivars 

with better growth, higher yield, higher osmolyte and photosynthetic pigment accumulation, high 
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antioxidant enzyme activity and gene expression patterns under salt stress. The Agamex cultivar 

showed greater sensitivity, while the Hyola61 cultivar showed moderate responses with specific 

strengths such as pigment retention and enzymatic antioxidant capacity. 
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Introduction 

Salinity stress is among the most challenging abiotic factors impeding global agricultural 

productivity, markedly reducing plant growth, development, and yield.  Rapeseed (Brassica 

napus) is globally recognized as the second most important oilseed crop afte r soybean. Its 

significance extends beyond nutritional value, encompassing animal feed production and serving 

as a substantial source for biofuel and various industries. However, salt stress disrupts cellular 

integrity by inducing osmotic imbalance, ionic toxicity, and oxidative damage, thus impairing 

several physiological and biochemical pathways vital for plant survival. In rapeseed, the 

molecular landscape of salt tolerance involves a suite of adaptation mechanisms. Recent studies 

have underscored the central roles of late embryogenesis abundant (LEA) proteins and mitogen-

activated protein kinases (MAPKs) in orchestrating stress responses. LEA proteins, hydrophilic 

and structurally disordered, accumulate during seed maturation and in response to various abiotic 

challenges, acting as molecular chaperones to stabilize proteins and protect cellular 

membranes. The MAPK cascade, a highly conserved signal transduction pathway, transduces 

external stress cues into intracellular signals that activate downstream stress-responsive genes, 

thereby regulating antioxidant defenses. The functional interplay between these genes and 

hormone signaling, particularly abscisic acid (ABA) and jasmonic acid (JA), has been highlighted 

as critical for optimizing energy use and coordinating robust stress adaptation. Addressing the 

molecular and physiological networks underpinning salt tolerance in rapeseed not only enhances 

our mechanistic understanding but also offers strategic targets for breeding programs aimed at 

yield stability and resilience under saline conditions. 

Materials and methods 

A factorial experiment was conducted utilizing three spring rapeseed cultivars (Trapper, 

Agamex, and Hyola 61) under controlled greenhouse conditions. A completely randomized 

design was conducted with three replications. The primary experimental factors included three 

levels of salinity: control (normal irrigation), moderate stress (irrigation with EC 6.5) and severe 

stress (irrigation with EC 12.7). Germinated seeds were sown in pots and grown in growth 

chamber with 16 h light/ 8 h dark at 25ºC. Salinity treatments commenced at the four-leaf stage 
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and continued until flowering, with irrigation volumes set to 75% field capacity using NaCl 

solutions to achieve the desired salinity. Leaf samples were promptly harvested and stored at -

80°C for subsequent analyses. Morphological traits (root length, stem height, pod length, fresh 

and dry root weights, number of branches, pods per plant, seeds per pod, and 1,000-seed weight) 

were measured. Also, Physiological and biochemical parameters (total protein (Bradford assay), 

free proline (Bates method), photosynthetic pigments (Lichtenthaler protocol), soluble sugars 

(Thimmaiah method), seed protein and oil contents (Finnie and Bligh & Dyer methods, 

respectively) and Antioxidant Enzyme Activity were evaluated. Enzyme extracts were prepared 

from fresh leaf tissue and used to assay. Catalase (CAT) activity was monitored by measuring 

H₂O₂ decomposition at 240nm. Polyphenol oxidase (PPO) was  measured based on pyrogallol 

oxidation, monitoring absorbance at 420nm. Guaiacol peroxidase (GPX) enzyme was assayed 

using guaiacol substrate, absorbance at 470nm and Ascorbate peroxidase (ASPX) was assayed as 

loss of ascorbate at 290nm. For molecular Analysis, total RNA was extracted 6 hours post-

treatment and its quality and quantity were evaluated by gel electrophoresis and 

spectrophotometry. After DNaseI treatment, reverse transcription was performed, and gene 

expression patterns of LEA and MAPK were quantified using RT-PCR and real-time PCR. The β-

actin gene applied as reference, with relative expression calculated using the 2 ^-ΔΔCt method. For 

Statistical Analysis, data were analyzed using SPSS v20. Means were compared using Duncan's 

Multiple Range Test at 1% and 5% significance levels. 

Results 

For most traits significant genotype × salinity interactions were observed. In evaluating the 

root trait, the Agamex variety showed the longest roots under control, but root length markedly 

decreased with salinity, especially at EC 12.7. In studying the physiological and biochemical 

traits, notably, Agamex consistently retained greater root length across treatments compared to 

others. The Trapper variety showed the highest plant height and maintained superior shoot length 

under both moderate and high salinity conditions compared to Agamex, which suffered the most 

pronounced reductions. Also, Trapper exhibited the highest root dry and fresh weight at moderate 

salinity (EC 6.5), whereas Agamex recorded the lowest values under severe salinity. Number of 

pods, seeds per pod, and 1,000-seed weight all declined as salinity increased. Trapper led in pod 

number under optimal irrigation, while Hyola 61 had the highest seeds per pod. The lowest yield 

values were typically found in Agamex under high salinity. Levels of chlorophyll a, b, and total 

chlorophyll declined significantly with salinity. Highest pigment retention at control was seen in 

Hyola61 and Agamex varieties. All cultivars exhibited declines under stress, evidencing impaired 

photosynthetic machinery. Trapper showed highest levels of carotenoids at control, minimum at 

high salinity. Levels of proline rose sharply with increasing salinity, peaking in Trapper at EC 

12.7, reflecting activated osmoprotective pathways. Maximum of Soluble sugars was measured 

in Agamex under moderate salinity, hinting at carbohydrate-mediated osmoregulation. Trapper 

exhibited highest seed protein content at control. Under stress, seed oil content dropped, with 

lowest values in Hyola61 at severe salinity. Salinity and genotype markedly influenced 

antioxidant enzyme responses. Maximum activity of polyphenol oxidase (PPO) enzyme was 

assayed in Hyola61 at moderate salinity; lowest in Trapper under control. The catalase (CAT) 

activity was measured highest in Trapper at severe salinity. The guaiacol peroxidase (GPX), and 

ascorbate peroxidase (ASPX) activity assays peaked in Hyola at EC 6.5, but were lowest in 

Trapper under optimal irrigation. The results showed that moderate to severe salinity stimulated 

the antioxidant system, especially in tolerant genotypes, consistent with enhanced ROS 

detoxification capacity. Gene expression of LEA declined with rising salinity in all cultivars. 
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Agamex variety displayed a substantial drop from control (10.4) to severe (1.25) and moderate 

(0.14) stress. Similar downward trends were seen for Hyola61 and Trapper varieties, though at 

lower baseline expression levels. Mapk gene expression pattern showed variable induction; 

increased expression at EC 6.5 in Agamex, and upregulated in both stress treatments in Hyola61, 

while downregulated in Trapper. The highest Mapk expression occurred in Agamex variety at EC 

6.5 and lowest in Agamex at EC 12.7. These results reveal genotype- and stress-level-specific 

transcriptional adjustments indicative of distinct regulatory pathways.  

Conclusions 

Among the studied genotypes, Trapper emerged as the most salt-tolerant, maintaining yield, 

growth, photosynthetic capacity, and strong antioxidant and osmoprotective responses under 

salinity stress. Agamex was sensitive to salt, while Hyola exhibited intermediate adaptation, 

notably in pigment retention and enzyme activity. Future research should advance multi-omics 

approaches to dissect regulatory networks governing osmolyte metabolism, antioxidant pathways, 

and hormonal integration. Marker-assisted and genomic selection for LEA, Mapk and key 

enzyme-coding genes could accelerate breeding efforts. Critically, field validations are needed to 

assess the translatability of controlled-environment results to diverse saline agricultural settings. 
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 لیو تحل هی: تجز یبهاره به تنش شور( Brassica napus)  یسه رقم کلزا یافتراق یهاپاسخ

 های دخیل در تحمل تنش ژن انیو ب یمیآنز  فعالیت ،ییایمیوشیبصفات مورفولوژیکی و 

 مریم عبدلی نسب

، پژوهشگاه علوم و تکنولوژی پیشرفته و علوم محیطی، دانشگاه تحصیلات تکمیلی ، گروه بیوتکنولوژیدانشیار  :ویسنده مسئول* ن

 m.abdolinasab@kgut.ac.irرایانامه:  صنعتی و فناوری پیشرفته، کرمان، ایران.

   13/05/1405تاریخ پذیرش:       12/05/1405تاریخ دریافت فایل اصلاح شده نهایی:        02/03/1405تاریخ دریافت: 

 

  چکیده

تأثیر   و عملکرد گیاه وری کشاورزی در سراسر جهان است که بر رشد، نمومل اصلی محدودکننده بهرهواع ی از نش شوری یکت  هدف:

محصول   کعنوان یبه و  است   ایپس از سو  یروغنهای  دانه   مهم از  محصول  نیدوم(  Brassica napusکلزا )  .گذاردمنفی می

بررسی  مطالعه  نای  .شناخته می شود  یاقتصاد  تیبا اهم  یکشاورز    ، ی کیولوژیزیف  ،یرشد  پارامترهایبر    یتنش شور    به منظور 

 .گلخانه صورت گرفت  طیدر شرا(  61)آگامکس، تراپر و هایولابهاره   یسه رقم کلزا  یو مولکول یمیآنز ،ییایمیوشیب

به  :هاروشمواد و  کاملاً تصادفی با سه تکرار   آزمایشی  فاکتوریل و در قالب طرح  صفر )شرایط    صورت  با سه سطح تنش شوری 

)آبیاری با EC 6.5نرمال آبیاری(، شوری متوسط )آبیاری با   ی کیمورفولوژمختلف  یپارامترها اجرا گردید. (EC 12.7( و شوری شدید 

ی کیولوژیزیف، وزن تر و خشک ریشه، طول غلاف، تعداد غلاف در بوته، تعداد بذر در غلاف و وزن هزاردانه(، ارتفاع ساقه شه،یطول ر )

( کل،   نیپروتئ  یمحتوا  ،قند محلول  ،نیپرول  یمحتوا ،یفتوسنتز  یهاغلظت رنگدانهو بیوشیمیایی  و بذر    نیپروتئ  یمحتوامحلول 

پاسخ   یابیارز  یبرا   (داز یو آسکوربات پراکس داز یپراکس  اکولیگا داز،یاکس  فنلیکاتالاز، پلی )دانیاکسیآنت  یهامیآنزتیفعال  بذر( وروغن  

بررسیبه شور   یبرا  Real time PCRانجام و  cDNA، سنتز  از برگ RNA شامل استخراج  یمولکول  لیو تحل  هیتجز شدند.  ی 

با فعالیت پروتئین   ژندو در  انیب  راتییتغبررسی   کننده در انتهای دوره جنینی  مرتبط  پروتئین کینازی(LEA) تجمع  فعال شده با  و 

 (  دخیل در مقاومت به تنش بود.Mapkمیتوژن )

 زانیم نیشتریکه ب  شودیمشاهده م یدمثلیدر رشد و عملکرد تول یکاهش قابل توجه  ،یشور   شینشان داد که با افزا جینتا :نتایج

رقم رنگدانهآگامکس    آن در  که    افتندیمحلول تجمع    یو قندها  نیکه پرول  یحالدر    افتند،یکاهش    یفتوسنتز  یهامشاهده شد. 

سازگار نشان فعال  یمحافظت-یاسمز  یدهنده  شور   یدانیاکسیآنت  یهامیآنز  تیاست.  تحت  افزا  یعموماً  که    افتی  شیمتوسط 

 انیژن، کاهش ب انیب لیو تحل  هی. تجزمی باشد 61تراپر و هایولا  عمدتاً در ارقام و،یداتیدفاع در برابر تنش اکس  شیدهنده افزانشان

 است. یبه شور  ی نسبتسیرونو ماتیدهنده تنظنشان داد که نشان یرا تحت تنش شور  Mapk یاختصاص لیو تعد  LEAژن 

با رشد بهتر، عملکردبالاتر، تجمع اسمولرقم مطالعه   نیدر ا  گیری:نتیجه   ی هامیآنز  تیفعال  شتر،یب  یفتوسنتز یو رنگدانه ها تیتراپر 

رقم آگامکس   نشان داد. یبه شور   یشتریتحمل ب گرینسبت به دو رقم د یژن مطلوب تحت تنش شور  انیب یو الگوها  دانیاکسیآنت
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حال  یشتریب  تیحساس داد، در  هایولا  ینشان  رقم  خاص  یمتوسط  یهاپاسخ  61که  نقاط قوت  رنگدانه و ظرف  یبا   تیمانند حفظ 

 نشان داد . یمیآنز یدانیاکسیآنت

 دانیاکسیآنتفعالیت ، Mapk، ژن های LEAژن های  ،تنش: هاکلیدواژه

 پژوهشی.: نوع مقاله

 لیو تحل هی: تجزیبهاره به تنش شور (  Brassica napus) یسه رقم کلزا  یافتراق  یهاپاسخ (1405)  مریم  عبدلی نسب  استناد:

و  (، 4)18 ،مجله بیوتکنولوژی کشاورزی. های دخیل در تحمل تنش ژن انیو ب یمیآنز فعالیت ،ییایمیوشیبصفات مورفولوژیکی 

111-130.   
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 مقدمه

یک عامل غیرزیستی اصلی محدودکننده بهره نمو و عملکرد   کشاورزیوری  تنش شوری  رشد،  جهان است که بر  در سراسر 

پس   یروغنهای دانه   مهم از   محصول  نی دوم(  Brassica napusکلزا )  (.Channaoui et al., 2019گذارد )گیاه تأثیر منفی می

 یبرا ریدپذیتجد بعمنو   آن برای مصرف دام نیاز پروتئ  یکنجاله غن  به دلیل  ،تغذیه ای برای انسانارزش    است که علاوه بر  ایاز سو

تنش شوری با القای  .  (Zhi et al., 2024) دشناخته می شو  یاقتصاد تیبا اهم  یمحصول کشاورز  کیعنوان به  صنعت  و   زلیودیب

را مختل می سلولی  و بیوشیمیایی تنش اسمزی، سمیت یونی و آسیب اکسیداتیو، هموستاز  نتیجه فرآیندهای فیزیولوژیکی  کند و در 

برای بقای گیاه را مختل می های مولکولی زیربنایی درک مکانیسم (.Zhao et al., 2011; Fang et al., 2022) کندضروری 

 ,.Liang et al)  وری در شرایط شور هستند، بسیار مهم استارقام مقاوم که قادر به حفظ بهره  ایجادتحمل به شوری در کلزا برای  

پروتئین (.2016 با تنش شوری،  سازگاری  دخیل در  کلیدی مولکولی  جنینی  از جمله عوامل  انتهای دوره  کننده در  تجمع  های 

(LEA)1  و پروتئین کینازهای فعال( شده با میتوژنMAPK)2  هستند  (Jia et al., 2014; Sinha et al., 2011  .)های  پروتئین

LEAبه تنشبیبا ساختار  های آبدوست ، پروتئین بذر و در پاسخ  بلوغ  های غیرزیستی، از جمله شوری، نظم هستند که در طول 

)تجمع می چاپرون(. آنChen et al., 2019یابند  به عنوان  عمل میها  مولکولی  ها و غشاها، از کنند و با تثبیت پروتئینهای 

برابر آسیب ناشی از   بر اساس  هانیپروتئ نی(. اJao et al. 2011کنند )محافظت می استرس های محیطیساختارهای سلولی در 

ز دامنه حفاظت  یهاو تفاوت نهیآمدیاس  یتوال  یهاشباهت ،  LEA1 ،LEA2  ،LEA3  ،LEA4  ،LEA5  رگروهیشده، به هشت 

LEA63بلوغ بذر   یهانی، پروتئ  (SMPsو ده )شوندیم  یبندطبقه هانیدر ی  (Battaglia and Covarrubias, 2013; Chen 

et al., 2019.)  یبشارهاآ MAPK ک   ،(MAPKKKs)  هاناز یک ناز یک MAPKاند: شده لیتشک  یبا عملکرد متوال ناز یاز سه 

MAPK  نازهایک  (MAPKKs)    وMAPKمس نیها. ا  و نقش  بوده  هاوتیوکار یشده در حفاظت یگنالیانتقال س  یرهایآبشارها 

 
1 Late embryogenesis abundant proteins 
2 Mitogen-activated protein kinase 
3 Seed maturation proteins 
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،  MAPKآبشارهای  (.  Lu et al., 2015; Wang et al., 2021; Piao et al., 2018)  کنندیم  فایتنش ا پیام رسانیدر    یدیکل

به پاسخبه عنوان یک کیناز مرکزی، سیگنال خارج سلولی را  به  های پاسخکنند، ژنهای درون سلولی تبدیل میهای استرس  دهنده 

را فعال کرده و دفاع آنتی مطالعات اخیر   (. Wang et al., 2021; Jiang et al., 2022)  کننداکسیدانی را تعدیل میاسترس 

قابل توجهی بیان ژن  کلزا رونویسی و پروتئوم در  به طور   کند  را القا می  MAPKو  LEAهای  نشان داده است که تنش شوری 

(Wang et al., 2021; Liang et al., 2016.)  زنی بذر، رشد این تغییرات بیان ژن با تنظیمات فیزیولوژیکی مانند بهبود جوانه

فتوسنتز در ژنوتیپ کارایی  و ساقه و  با ژنوتیپریشه  )های متحمل در مقایسه  همراه است   ,.Channaoui et alهای حساس 

2019; Fang et al., 2022.) باعث تجمع گونه همچنین  )تنش شوری  باعث  شود که می( میROSهای فعال اکسیژن  تواند 

به لیپیدها، پروتئین )آسیب اکسیداتیو  نوکلئیک شود  و اسیدهای  (. گیاهان از طریق یک سیستم Velikova et al., 2000ها 

)اکسیدانی قوی شامل آنزیمآنتی مانند سوپراکسید دیسموتاز  )SODهایی  )CAT(، کاتالاز  ( با این امر مقابله  POD( و پراکسیداز 

کلزای مقاوم به شوری، فعالیت آنزیمکه لاین حاکی از آن است(. مطالعات  Fang et al., 2022کنند )می اکسیدانی  های آنتیهای 

نشان می را  بیان بالایی  بالاتر  (. این ظرفیت Fang et al., 2022مرتبط است ) MAPKو   LEA  ژن هایدهند که با سطوح 

جمعیافتهافزایش بسیار مهم  ROSآوری  ی  جلوگیری از آسیب اکسیداتیو تحت تنش شوری  ردوکس سلولی و  برای حفظ تعادل 

( و اسید  ABAدهد که مسیرهای هورمونی، به ویژه اسید آبسیزیک )های ژنومی عملکردی همچنین نشان میاست. تجزیه و تحلیل

)برای هماهنگ کردن پاسخ  MAPKو   LEAدهی  (، با سیگنالJAجاسمونیک ) (.  Fang et al., 2022های تنش تعامل دارند 

نشان می   JAZهای کننده، از جمله سرکوبJAو    ABAدهنده به  های پاسخدهد که تنش شوری، بیان ژنپروفایل ترانسکریپتومی 

را برای بهینهکند که سیگنالرا القا می با تنش تنظیم میدهی هورمون   ,.Fang et alکنند )سازی مصرف انرژی در طول سازگاری 

حرارتی )های مرتبط با تنش مانند پروتئینهای پروتئومیک همچنین پروتئین(. داده2022 های دخیل  ( و آنزیمHSP90های شوک 

. در مجموع،  ( Wang et al., 2022)  کنندرا به عنوان اجزای حیاتی شبکه پاسخ به تنش شوری شناسایی می  ROSزدایی  در سم

نقش یکپارچه ژناین یافته در گیاه    MAPK1و   LEA4های  ها  به شوری  اکسیدانی،  با تعدیل دفاع آنتی کلزارا در ایجاد تحمل 

برجسته می و مسیرهای سیگنالینگ وابسته به هورمون  بیان ژن در یوکاریوت.  کنندصفات فیزیولوژیکی  مختص بافت الگوهای  ها 

علاوه بر (.  Mohammadabadi & Asadollahpour Nanaei, 2021; Mohammadabadi et al., 2024)  هستند

بافت معین، و همچنین آن بافتاین، سطوح محصولات ژنی سنتز شده در یک  که توسط  بههای دیگر تأمین میهایی  طور شوند، 

را تنظیم می  هایاومیکس، درک ما از این شبکه-ها در رویکردهای چندپیشرفت (.Shokri et al., 2023)  کنندجمعی بیان ژن 

را برای مهندسی ژنتیک و برنامهتنظیمی پیچیده را عمیق بهبود مقاومت کلزا تر کرده و اهداف ارزشمندی  نژاد با هدف  های اصلاح 

فرآیندهای فیزیولوژیکی گیاهان وابسته به میزان .  ( Wang et al., 2014; Liang et al., 2016کند )در برابر شوری فراهم می

قرار میآب بوده و به نظیم اسمزی با افزایش (. تChaparzadeh et al., 2003) گیرندطور غیرمستقیم تحت تأثیر تنش شوری 

تنش شوری باعث  .  Cuin et al., 2009)) شودهای آب پایین میها در پتانسیلها موجب حفظ تورم و ادامه فعالیتاملاح در سلول

نهایت عملکرد محصول می برگ، ماده خشک کل و در  تر از سایر سطح برگ و ارتفاع گیاه سریع  .گرددکاهش ارتفاع گیاه، سطح 

کاهش میشاخص  به فتوسنتز خالص وابستههای مورفولوژیکی  ها، تغییرات بیوشیمیایی شامل کاهش یا افزایش پروتئین  .اندیابند زیرا 

ها عنوان یک اسمولیت، ساختار دیواره سلولی و پروتئینپرولین به.    .(Paleg & Aspinall, 1989) قندهای محلول و پرولین است

کرده و رادیکال را حذف میرا پایدار  آزاد  به  .کندهای  یافته و  تنش متوسط یا شدید افزایش  عنوان مخزن تجمع پرولین در شرایط 
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که تنش شوری موجب   می دهدمطالعات روی کلزا نشان (.  Saadia et al., 2012)  کندکننده اسمزی عمل مینیتروژن و تنظیم

و افزایش اسمولیت معنی دار  کاهش بهصفات رشدی و فیزیولوژیکی   & Su et al., 2013; He)  شودویژه پرولین در ارقام میها 

Cramer, 1993  .)هایالگوی بیان ژندر این مطالعه  ،با توجه به اهمیت موضوعMAPK  وLEA  عنوان عوامل کلیدی در به

به تنش و حفاظت سلولی کلزا  پاسخ  شد. همچنین فعالیت آنزیم  در سه رقم  آنتیارزیابی  در اکسیدان برای تعیین نقش آنهای  ها 

مانند  رشدی، عملکرد و گیری گردید. علاوه بر این، خصوصیات اندازه ROS کاهش آسیب اکسیداتیو ناشی از تجمع فیزیکوشیمیایی 

تنش های مختلف کلزا تحت شرایط ها با سازگاری ژنوتیپتا ارتباط آن گردیدبررسی ، پروتیین و قند میزان پرولین،  شاخص کلروفیل

 اجرا شود. های اصلاحیجهت استفاده در برنامهو شوری مشخص  

 

 مواد و روش ها

تیمار کشت بذور و کاملاً    :اعمال  به منظور مطالعه اثر تنش شوری در کلزا، آزمایشی به صورت فاکتوریل و در قالب طرح 

متوسط  نرمال آبیاری(، شوری  )شوری صفر )شرایط  اجرا گردید. فاکتور اول شامل سطوح مختلف تنش شوری  تصادفی با سه تکرار 

)آبیاری با EC 6.5)آبیاری با  شدید  )تراپرEC 12.7( و شوری  کلزای بهاره  می  ( 61هایولاو   آگامکس  ،( و فاکتور دوم سه رقم 

ثانیه  30 مدت  به  ٪1در محلول هیپوکلرید سدیم    و سپس  ثانیه  10به مدت   %70در الکل  آنها ابتدا   ،ر وذببه منظور ضدعفونی باشد. 

با آب مقطر قرار داده  رسی،    %70حاوی  های  به گلدان  ، بذور پس از ضدعفونی  .انجام گردید شدند. سپس شستشو    % 15خاک لوم 

برگ گرفت  تیپرل  %15و   خاک  قرار  و شانزده ساعت تاریکی  نور  هشت ساعت  شرایط  در  در مرحله    ند.منتقل شده و در گلخانه 

چهار بوته باقی ماند. به طوری که در هر گلدان  بوته ها صورت گرفت  تا مرحله شش برگی همه گلدان    چهاربرگی عمل تنک کردن 

برگی از مرحله شش  نمک  ها با آب مقطر آبیاری شدند. سپس اعمال تنش شوری  به مدت سه هفته صورت گرفت. بدین منظور از 

NaCl  .نمک به تدریج تا رسیدن به سطح تیمار موردنظر انجام گرفت.   و دستگاه هدایت سنج استفاده گردید ساعت پس  48افزایش 

 داری گردید.نگه -80گلدان تعدادی برگ برداشت و بعد از قرار دادن در ازت مایع جهت آنالیزهای مربوطه در فریز  هر از قطع تنش از 

، صفات طول ریشه، ارتفاع ساقه، گیاهان و اتمام مرحله بذردهیپس از رشد :  گیری صفات رشدی و فیزیولوژیکاندازه

درجه سانتی گراد    65در دمای  طول غلاف با استفاده از خط کش میلیمتری، وزن تر، وزن خشک ریشه )پس از خشک شدن در آون

با ترازوی  ساعت 48به مدت  در  ، تعداد غلاف در بوته  شد. تعداد شاخه فرعی اندازه گیری HR200 دیجیتال مدل( و وزن هزاردانه 

با رسم منحنی استاندارد    Bradford (1976)به روش برگ  مقدار پروتئین کل  . گردیدمشخص و تعداد بذر در غلاف با شمارش    بوته

موج   بیوره درطول  معرف  با دستگاه اسپکتروفتومتر  595با استفاده از  گردید   Carry 50نانومتر  همچنین استخراج  .  اندازه گیری 

بذر طبق روش روش  .انجام گردید  Finnie et al., (2002) پروتئین از   Bates et al., (1973) مقداراسید امینه پرولین براساس 

از برگ     Lichtenthaler (1978)به روش یفتوسنتز یهازهیسنجش رنگ گیری قرار گرفت.مورد اندازه نانومتر 520در طول موج  

  ی بطههااز را  دهستفاا ها باهنگیزر   و غلظت  نانومتر خوانده شد  470و   2/663،  8/646  یهادر طول موجنوری جذب تازه انجام گرفت. 

 روش  اساس  بر  و  آنترون  ازمعرف  استفاده  با  محلولی  قندهای  محتوا  ید.دتر محاسبهگروزن    مبرگر  مگروبر حسب میکر  مربوطه

Thimmaiah (2004)   پروتئین از بذر طبق روش  .دیگرد  نییتعنانومتر   625در طول موج   Finnie et al., (2002) استخراج 

روغن    .انجام گردید شده با کمک    Bligh & Dyer (1959) بر طبق پروتکل استخراجیاز بذر  استخراج  بذور پودر  انجام شد.  
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روغن   UP200Sاولتراسونیک مدل  در آب همگن و پس از افزودن حلال با کمک هموژنیزر التراسونیک همگن و سپس استخراج 

 صورت گرفت.

گرم از بافت تازه برگ گیاه   5/0برای تهیه عصاره     استخراج عصاره آنزیمی و سنجش آنزیم های آنتی اکسیدان:

 یک  EDTAیک درصد و   (PVP)که حاوی پلی وینیل پیرولیدین   (pH=5/7)میلی مولار    50لیتر بافر پتاسیم فسفات میلی 5در 

درجه  دمای چهار  در   و  g5000×دقیقه در  20ها به مدت مولار بود سائیده شد. تمام مراحل استخراج در یخ انجام گرفت. عصارهمیلی

برای سنجش فعالیت آنزیم استفاده شد. سانتریفوژ  گرادسانتی  شدند. ازمحلول شفاف رویی 

فعال فعال: کاتالاز میآنز  تیسنجش  کاهش جذب آب اکسبکاتالاز    میآنز تیسنجش  موج    ژنهیر اساس    240در طول 

روش   نانومتر  50  فسفات  میبافرپتاس  شامل(  تریلی لیم)سه  واکنش  مخلوط گرفت. انجام  Velikova et al., (2000)بر اساس 

غلظت آب   میآنز تیفعال  زانیم .بود  یمیعصاره آنز  تریکرولیم  100 ومولار  یلیم  15  ژنهی، آب اکس(pH=7)  مولار ی لیم بر اساس 

اکس  ،شده محاسبه شد  هیتجز  ژنهیاکس ضر  ژنهیغلظت آب  با استفاده از   و40Mm-1 cm-1   معادلی  خاموش  بیمصرف شده 

 .دیمحاسبه گرد A=ԑbcفرمول

آنزیم پلی  Kar  (1981)طبق روش   (PPO) : سنجش فعالیت آنزیم پلی فنل اکسیداز فنل اکسیدازسنجش فعالیت 

and Mishra    .بافر مخلوطانجام گردید با    200فسفات  واکنش شامل  مولار تهیه گردید.    02/0و پیروگالول =6/7pHمیلی مولار 

موجود در مخلوط واکنش، به  فنلمیکرولیتر عصاره آنزیمی شروع شد. در حضور آنزیم پلی  100واکنش با افزودن اکسیداز، پیروگالول 

تبدیل می در پورپوروگالین  نسبت به    25دقیقه در دمای   5نانومتر، پس از از   420شود. کاهش در جذب پیروگالول  درجه سانتی گراد 

  زمان شروع واکنش، محاسبه گردید و تغییرات جذب در دقیقه محاسبه شد.

آنزیم گایاکول پراکسیداز:   پراکسیداز با استفادهسنجش فعالیت   Urbanekاز روش  سنجش فعالیت آنزیم گایاکول 

et al., (1991)   بافر پتاسیم فسفات   77/2لیتر مخلوط واکنش، حاوی شد. سه میلی  یگیرازهندا  لگایاکو ماده  از پیش میکرولیتر 

میکرولیتر عصاره آنزیمی    30درصد و  4میکرولیتر گایاکول    100میکرولیتر آب اکسیژنه یک درصد،  100(،  pH=7)میلی مولار    50

 گیری شد.دقیقه اندازه 3نانومتر به مدت   470تهیه گردید. افزایش جذب به دلیل اکسیداسیون گایاکول در طول موج 

کمپلکس واکنشی   : به منظور سنجش فعالیت آنزیم اسکوربات پراکسیداز نزیم اسکوربات پراکسیدازآسنجش فعالیت  

مولار،  یک میلی   میکرولیتر از آسکوربات 250،  (pH= 7)   مولار میلی  100میکرولیتر از محلول بافر فسفات   250لیتر( شامل )یک میلی

 50مولار و میلی 10میکرولیتر از پراکسید هیدروژن  10میکرولیتر آب دو بار تقطیر،    190مولار، میلی EDTA  4/0 میکرولیتر از   250

  دقیقه  یک از  پس و شروع  زمان در  نانومتر  290 موج  طول در   آنزیمی  واکنش  بود. جذبمیکرولیتر از محلول آنزیمی استخراج شده 

 Yoshimuraمحاسبه شد )   دقیقه  بر شده  اکسید   آسکوربات میکرومول  حسب بر آنزیم  فعالیت  واحد. گشت  قرائت  واکنش شروع از 

et al. 2000.)  

برگ برداشت شده در  نمونهاز    RNAجهت استخراج    :cDNA  سنتزو   RNA  استخراج ساعت پس از اعمال    48های 

مراحل استخراج   استفاده شد،  کیت  RNAتیمار  پذیرفت  RNXplusطبق دستورالعمل  ارزیابی    .ساخت شرکت سیناژن صورت 

صورت گرفت  RNAکیفیت و کمیت  ژل آگاروز    احتمالی آلودگی DNAase I آنزیم از  استفاده با  .با اسپکتروفتومتر و الکتروفورز 

DNA   از    RNA از  لیترمیکرو 8 به حذف و شده استخراج RNA  با شده تیمار DNase I  لیترمیکرو 1 مقدار oligo dt ، 1 
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 قرار  یخ روی دقیقه 10 سپسو  گرادسانتی درجه 65 دمای در  دقیقه ده مدت هب و اضافه مقطرآب لیترمیکرو 1 و dNTP لیترمیکرو

 به و کرده اضافه تیوپ به معکوس بردار نسخه آنزیم از  لیترمیکرو 1 مقدار  و x5 بافر لیترمیکرو 3 مقدار  مرحله این از  بعد داده شد.

  ،RT-PCRواکنش  . شد داده قرار  گرادسانتی درجه 72 دمای در  دقیقه 15 مدت به و گرادسانتی درجه 55 دمای در  دقیقه 55 مدت

سیکل  35( در    1ژن مرجع بتا اکتین )جدول   گرآغاز درگیر در مقاومت به تنش و    Mapkو    LEA های  اختصاصی ژن گرهایآغاز   با

  20به مدت   گرادسانتیدرجه  57  هاثانیه، دمای اتصال آغازگر 60به مدت   سانتی گراددرجه   94سازی    شامل دمای واسرشتدمایی 

به عنوان پیش   سانتی گراد درجه  94دقیقه در پنج  انجام گردید. همچنین  ثانیه  30به مدت   گرادسانتی درجه  72ثانیه، دمای بسط 

 اعمال شد.به عنوان بسط نهایی   سانتی گراددرجه  72دقیقه در  پنجدما و 

 

 qPCRبرای آنالیز   های اختصاصی و کنترل داخلی مورد استفاده. مشخصات آغازگر1جدول 

Table 1. Characteristics of the specific primers and internal control used  for qPCR analysis 
طول قطعه تکثیر 

 شده

Amplified 

fragment (bp) 

 دمای اتصال

Annealing 

temperature (ºC) 

 (’3به  ’5توالی پرایمر )
Primer sequence (5’ to 3’) 

 نام آغازگر

Primer name 

106 58 GAGGAGAAGGCTGAGAAGATGA LEA F 

106 58 CTCCACTGGCTTCTTTCATGAC LEAR 

110 58 ACGCTCTAACCAACCCTTAACTGA MapkF 

110 58 TCCCCAAGCTTTAGATCACAGTTTG MapkR 

93 60 TGGGTTTGCTGGTGACGAT βActin F 

93 60 TGCCTAGGACGACCAACAATACT βActin R 

 

سنتز شده به عنوان    cDNAنانوگرم    30، میزان  Real time PCRبرای انجام واکنش  Real time PCR: بیان ژن با  

( شود، ای متصل میدو رشته DNA طور اختصاصی بهبهکه    (Invitrogenالگو در واکنش تکثیر به همراه رنگ فلورسنت سایبرگرین 

رنگ امکان پایش لحظه  استفاده  دستگاه واکنش با  .سازدهای تکثیر فراهم میرا در طول چرخه PCR ای تجمع محصولشد. این 

Rotor GeneTM 3000   .نرمال  انجام شد ناشی از تفاوت در مقدار اولیهداده  سازیبرای  از    ، RNA  ها و حذف خطاهای 

این واکنش استفاده شد. مقادیر آستانه   βActinژن مرجع در  نشان CT به عنوان  آن سیگنال دهنده چرخهکه  ای است که در 

نمونه ثبت شد. سپس طبق روش استاندارد  زمینه عبور میفلورسانس از آستانه پس ، میزان  Livak et al. (2001)کند، برای هر 

محاسبه گردید. این روش امکان مقایسه نسبی سطح بیان ژن هدف در شرایط تیمار  ΔΔCt-^2ها با استفاده از فرمول تغییر بیان ژن

 .کند)مانند تنش شوری( نسبت به شرایط کنترل را فراهم می

نرم افزار  آنالیز آماری:   آماری از  ها بر اساس  استفاده گردید.  مقایسه میانگین داده V. 20  SPSS برای انجام آنالیزهای 

 انجام شد .  % 5و  % 1در سطح احتمال روش دانکن 
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 نتایج و بحث

( نشان داد که اثر متقابل رقم در تنش شوری در کلیه صفات بجز صفت ارتفاع ساقه در 2ها  )جدول  نتایج تجزیه واریانس داده

 دار می باشد. سطح آماری یک درصد  معنی

مورفولوژ رقم و ت( 3مقایسه میانگین )جدول  نتایج  ی:کیصفات  داد که  بر   یقابل توجه  ریتأث  یشور   یمارهاینشان 

ر میزان   نیشتریب  تراپر  دارند. رقم اهیعملکرد گ میزاننشان داد یمعمول  یار یرا در آب  شهیطول  ن صفت کاهش یای  شور  . با افزایش 

 یدهنده اثر بازدارنده تنش شور مشاهده شد که نشان  EC 6.5با      یدر سطح شور  تراپر  رقم  در   شهی. حداقل طول ر نشان داد  یج یتدر 

ر  ر   ریبا سا  سهیاست که آگامکس در مقا  نیاست. نکته قابل توجه ا  شهیبر طول  مداوم طول  به طور  ب  یبالاتر  شهیارقام،    نی را در 

  ش یصفت به طور مشابه با افزا نیحال ا نیبا ا د،یبه حداکثر ارتفاع خود رسنرمال آبیاری   طیدر شرا  آگامکسحفظ کرد. رقم   مارهایت

  ی ندهایفرآ  یکل  تیدهنده حساسنشان  جینتا نی. ادیمقدار رس  نیبه کمتر  EC 12.7  آبیاری با تحتتراپر   رقم  و در   افتیکاهش  یشور 

به تنش اسمز نمک است  یناش  یونیو   یطول ساقه  کل  رقم آگامکس.  ( et al., 2016  Kazemeini)  از  طول ساقه   یبه طور 

نسبت به سا یشتریب نظر از ت  ریرا  ر   یابیارز  حفظ کرد. مار،یارقام، صرف  در   شهیوزن خشک و تر    EC 6.5نشان داد که رقم تراپر 

برا  ستیز   نیبالاتر ریشه و در    یتوده را  به طور مداوم  ریمقاد نیدر مقابل، کمتر داشتبرای وزن خشک ریشه    EC 12.7وزن تر 

نظ  یکه شور  یداد، در حال  شیرا افزا  شهیر   وزنعموماً  یمعمول یار یثبت شد. آب  EC 12.7در   آگامکسرقم  در    پ،یاز ژنوت  رصرف 

را   ریشه  با افزا یمداوم  یاز جمله تعداد غلاف در بوته و تعداد دانه در غلاف، روند منف  ،عمکرد  یپارامترهاکاهش داد.  وزن    ش یرا 

حال  نیشتریب یمعمول یار یتراپر در آبرقم  غلظت نمک نشان دادند.  تعداد  نیشتریب  61هایولا  رقم که یتعداد غلاف را نشان داد، در 

 زی. وزن هزار دانه نمشاهده شد،  EC 12.7در   آگامکسرقم  در  ژهیبه و  د،یشد  یدر شور  ریمقاد نیکمتر نشان داد.دانه در غلاف را  

  مشاهده  EC 6.5  نیدر بالاترتراپر  رقم و حداقل در  یمعمول یار یدر آبآگامکس رقم  که حداکثر در   ی، به طور نشان دادمشابه   نتایج

 .(3)جدول  شد

  b  لی ، کلروفa لیکلروف میزانها نشان داد که  رنگدانه یمحتوا لیو تحل  هیتجز:  ییایمیوشیو ب  یکیولوژیزیصفات ف

سطح   نیبالاتر یمعمول یار یو آگامکس تحت آب  61هایولا. ارقام  افتیکاهش  یبه طور قابل توجه  یشور   شیکل با افزا  لیو کلروف

فتوسنتز است.  یکپارچگیل از دست دادند که نشان دهنده اختلال در  یکلروف  یشور   طیرنگدانه را حفظ کردند، اما همه ارقام در شرا

، نشان دادمقدار را   نیکمتر  EC 12.7و در همان رقم در  نیبالاتر یمعمول  طیدر شرا  آگامکسدر   دیکاروتنوئ  یمحتوا ،یبه طور مواز 

میزان    .(Jia et al., 2025) کندیم  یبانیپشت افتد،یبه خطر م  یتوسط تنش شور   دهایکاروتنوئ  یدار یپا  ایکه سنتز  دهیا  نیکه از ا

به افزا نیپرول . دیرسآگامکس   رقم خود در مقدار  نیبه بالاتر  EC 12.7و در  افتی  شیافزا یبه طور قابل توجه  یشور   شیدر پاسخ 

نشان م  یرهایتجمع، مس  نیا به تنش فعال شده را  در   تراپررقم  در   محلول  یقندهامیزان  .  (Amini et al., 2015) دهدیپاسخ 

EC 6.5  رقم یمعمول یار یکه در آب  ی، در حالنشان دادرا   مقدار   نیشتریب  نیپروتئ ی. محتوامشاهده گردیدمقدار  نیکمتر  در همان 

نتایج نشان می دهد صرفنظر   دیبه حداقل رس  EC 12.7رقم همان و در  دیبه حداکثر رس  نرمال آبیاری طیدر شرا اگامکسدر رقم   بذر 

بیشترین میزان این صفت در سطح تیمار  و صرفنظر از  شودو کمترین میزان این صفت در شرایط نرمال دیده می  EC 6از اثر واریته 

  ط یدر رقم تراپر در شرا بذر  روغن دانه  یبه طور مشابه، محتوااثر تنش بیشترین میزان پروتئین بذر در رقم آگامکس دیده می شود. 

  (.3)جدول  مشاهده شد EC 12.7در تیمار شوری  61هایولاو کمترین میزان آن در ارقام  دیبه حداکثر رس یمعمول یار یآب
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 برای صفات ارزیابی شده هاداده. تجزیه واریانس 2جدول
Table 2. Analysis of variance of data for evaluated traits  

 منابع تغییرات
Sources of 
variation 

درجه 
 آزادی

degrees 
of 

freedom 

 طول ریشه
Root 

length 

وزن تر 
 ریشه
Root 
fresh 
weigh 

وزن خشک 
 ریشه

Root dry 
weight 

ارتفاع 
 ساقه
Stem 
length 

 a کلروفیل
Chlorophy

ll a 

 b کلروفیل
Chlorophy

ll b 

 کلروفیل کل
Total 

chlorophyl
l 

 رقم
Variety 

2 1.61 ** 0.31 ** 0.51 ** 4432 ** 24.58** 12.2 ** 43.22** 

 تنش شوری

Salt stress 
2 11.22 ** 0.236** 0.008 ** 510.1 ** 68.65** 10.35 ** 54.4** 

 رقم *تنش شوری

Variety* Salt 
stress 

4 2.53 ** 0.904 ** 0.027** 37.9 * 11.53** 10.07** 40.9** 

 خطا

Error 
18 0.89 0.012 0.001 6.33 1.29 0.59 2.1 

 ضریب تغییرات
Coefficient of 

Variance 
 13 13 15 16 17 19 19 

 منابع تغییرات
Sources of 
variation 

درجه 
 آزادی

degrees 
of 

freedom 

 کارتنوئید
Carotenoi

d 

تعداد 
غلاف در 

 بوته
Number 
of pods 

per plant 

 طول غلاف
Pod 

length 

تعداد بذر  
 در غلاف

Number 
of seeds 
per pod 

وزن 
 هزاردانه
1000-
seed 

weight 

پروتئین 
 بذر

Seed 
protein 

روغن 
 بذر

Seed 
oil 

 رقم
Variety 

2 0.84** 27.37 ** 4.007 ** 92.7 ** 0.44 ** 31629** 0.113 ns 

 تنش شوری

Salt stress 
2 4.22** 173.37** 3.65 ** 59.37 ** 0.35 ** 

215642*
* 

2.5* 

رقم *تنش 
 شوری

Variety* Salt 
stress 

4 0.99** 24.15 ** 6.19** 2.42 ** 0.035** 
158512*

* 
0.47** 

 خطا

Error 
18 0.109 0.44 0.113 0.63 0.0001 655.1 0.034 

 ضریب تغییرات
Coefficient of 

Variance 

 16 10 14 17 16 12 23 

 منابع تغییرات
Sources of 
variation 

 درجه آزادی
degrees of 
freedom 

 پرولین

Proline 
 قند

Sugar 

پلی فنل 
 اکسیداز

Poly phenol 
oxidase 

 کاتالاز

Catalase 

 اسکوربات

Ascorbate 

 گایاکول

Gaiacole 

 رقم
Variety 

2 0.038* 0.01ns 5.21   e-5** 0.001** 0.022** 0.028 ** 

 تنش شوری

Salt stress 
2 0.144** 0.043 ns 3.94 e-6** 0.002** 0.029** 0.011** 

 رقم *تنش شوری

Variety* Salt 
stress 

4 0.071** 0.029 ns 1.4 e-5** 0.002** 0.012** 0.009** 

 خطا

Error 
18 0.029 0.021 4.61 e-6 0.0001 0.000 0.00 

 ضریب تغییرات
Coefficient of 

Variance 
 10 21 19 13 27 31 

 درصد و غیر معنی دار 5درصد،  1به ترنیب معنی دار در سطح احتمال   ns**، * و 
 * ,** and ns are significant at the 1%, 5% and meaningless levels, respectively   
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بررسی شده    .3جدول متقابل واریته در تنش در صفات  از اثر  میانگین داده های حاصل  روش  بهمقایسات 

 دار می باشد(درصد )حروف مشابه در هر گروه  بیانگر عدم اختلاف معنی 5دانکن در سطح احتمال 
Table 3. Comparisons of mean data from the interaction effect of variety on stress in the 

traits studied using Duncan's method at a probability level of 5% (similar letters in each 

group indicate no significant difference) 

 واریته

Variety 

 تنش
stress 

 طول ریشه
Root length 

 طول ساقه

Stem length 

 وزن تر ریشه

Root fresh 
weight 

وزن خشک 
 ریشه

Root dry 
weight 

 aکلروفیل 

Chlorophyl a 

 b کلروفیل

Chlorophyl a 

 کل کلروفیل
Total 

Chlorophyl 

 آگامکس
Agamax 

0 6.01±0.00 d 
89.66±0.001 

a 
2.36±0.01 b 0.273±0.01 c 13±0.10  a 4.37±0. 7 ab 14.5±0. 7 b 

EC12.7 8.33±0.18 ab 78.3±0.007 c 1.5±0.02 e 0.13±0.018 d 5.5±0.5 c 1.97±0.05 e 7.52±0. 5 e 

EC.6.5 7.8±0.17 b 
85.33±0.009 

b 
2.13±0.11 d 0.36±0.11 b 7.36±0.1 bc 3.4±0.09 bcd 

10.44±0.09 
cd 

61هایولا   
Hyola61 

0 6.67±0.00 c 51.33±0.00 d 2.41±0.01 b 0.42±0.01 a 13.43±0.09 a 5.64±0.07 a 19.08±07 a 

EC12.7 8±0.12 ab 
40.33±0.001 

f 
2. 5±0.16 b 0.42±0.16 a 5.98±0. 1 bc 2.51±0.06 cde 2.88±0.06 f 

EC.6.5 6.16±0.01cd 51.66±0.02 d 2.16±0.1 cd 0.376±0.1 b 7.8b±0.7 b 3.66±0.07 bc 10.86±0.07 c 

 تراپر
Traper 

0 6.16±0.00 cd 55.3±0.00 d 1.53±0.1 e 0.246±0.01 c 6.54±0.01 bc 2.15±0.07 de 8.13±0.07 de 

EC12.7 8. 5±0.03 a 
33.33±0.009 

g 
2.33±0.14 bc 0.41±0.14 a 5.5±0.6  c 1.25±0. 05 e 6.5±0. 05 e 

EC.6.5 5.1±0.18 e 
44.66±0.001 

e 
2.86±0.01 a 0.37±0.01 b 6.03±0.8 bc 1.58±0.005 e 6.61±0.05 e 

 واریته

Variety 

 تنش
stress 

 کارتنوئید
Carotenoid 

تعداد غلاف در 
 بوته 

Number of 
pods per plant 

تعداد بذر در 
 غلاف

Number of 
seeds per 

pod 

 طول غلاف

Pod length 

 وزن هزاردانه
1000-Seed 

weight 

 پروتئین بذر
Seed protein 

 روغن بذر

Seed oil 

 آگامکس
Agamax 

0 3.76±.001 a 4.66±0.00 a 8.33±0.01 de 5.16±0.01 d 0.793±.01 a 1.7±0.04  a 0.4±0.07 b 

EC12.7 
1.63±0.001 

c 
3.3±0.18 f 5±0. 07 g 3.8±0.01 f 0.48±0.01 b 1.27±0.08 e 0.23±0.01 b 

EC.6.5 
2.61±0.006 

b 
4.66±0.17 e 7±0. 09 ef 5.26±0.11 d 0.42±0.06 c 1.31±0.001 e 0.33±0.09 b 

61هایولا   
Hyola61 

0 2.48±0.00 b 4.66±0.00 a 16±0.01 a 
5.0±0. 01 

de 
0.796±0.01 a 1.64±0.03 b 1.32±0.07 a 

EC12.7 
1.56±0.001 

c 
2±0.12 e 9.66±0.01 cd 6.00±0.16 c 0. 33±0.01 cd 1.024±0.01 f 0.062±0.06 b 

EC.6.5 
3.34±0.012 

a 
3.66±0.01b 11.66±0.02 b 7.6±0.1b 0.59±0.01 c 1.29±0.04 de 0.089±0.01 b 

تراپر   
Traper 

0 
2.46±0. 01 

b 
8.3±0.1 c 10±0.01 c 7.83±0.01 a 0.786±0.01 a 1.33±0.04 d 1. 45±0.07 a 

EC12.7 1.63±0.09 c 4±0.03 e 4.33±0.01 g 4.5±0.14 e 0.3±0.09 cd 1.56±0.01 c 0.066±0.07 b 

EC.6.5 2.10±09 bc 7±0.18 d 6.66±0.01 f 4.6±0.01 de 0.27±0.01 d 1.33±0.03 d 0.087±0.05 b 

 واریته

Variety 

 تنش
stress 

 پرولین

Proline 
 قند

Sugar 

 پلی فنل اکسیداز
Poly phenol 

oxidase 

 کاتالاز

Catalase 

 گایاکول

Gaiacole 

 اسکوربات

Ascorbate 

 آگامکس
Agamax 

0 0.45±0.00 bc 0.15±0.01 ab 0.0001±.0.00 e 0.024±0.00 c 0.003±0.007 c 0.0065±0.00 c 

EC12.7 0.712±0.18 a 0.069±0.07 b 0.0005±0.00 bc 0.084±0.008 a 0.083±0.001 b 0.014±0.0002 c 
EC.6.5 0.56±0.17 ab 0.075±0.009 b 0.0012±0.00 c 0.03±0.001 c 0.005±0.009 c 0.0065±0.00 c 

هایولا 
61 

Hyola61 

0 0.08±0.00 f 0.111±0.00 ab 0.0003±0.00 c 0.017±0.00 c 0.0084±0.007 c 0.036±0.001 bc 

EC12.7 0.33±0.12 cde 0.1±0.001 ab 0.0046±0.001 ab 0.034±0.001c 0.21±0.002 a 0.25±0.001 a 
EC.6.5 0.22±0.01ef 0.2±0.002 ab 0.0032±0.0012 bc 0.015±0.00 c 0.023±0.00 c 0.059±0.001 b 

تراپر   
Traper 

0 0.41±0.00 bcd 0.061±0.001 b 0.001±0.0001 bc 0.013±0.00 c 0.0084±0.002 c 0.0072±0.00 c 

EC12.7 0.49±0.03 bc 0.074±0.001 b 0.0046±0.009 ab 0.034±0.001 c 0.023±0.00 c 0.059±0.002 b 

EC.6.5 0.26±0.18 de 0.36±0.001 a 0.0032±0.0002 bc 0.015±0.00 c  0.01±0.005 c 0.036±0.002 bc 
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 نشان داد را پیژنوت  و  یشور  مار یت  دار یمعن ریتأث  دانیاکسیآنت  یهامیآنز سنجش: دانیاکسیآنت  یهامیآنز  یهاتیفعال

رقم    داز یاکس  فنلیپلآنزیم   تی. فعال(2)جدول  رس  EC 12.7در و تراپر     61هایولادر  رقم    دیبه حداکثر   طیدر شرا  آگامگسو در 

 ECدر  م آگامکسکه در رق  یور کرد، به ط یرویپ  یمشابه  یکاتالاز از الگوآنزیم   تی. فعالنشان دادمقدار را  نیکمتر  یمعمول یار یآب

 داز یو آسکوربات پراکس داز یپراکس اکولیگا آنزیم های تیمقدار را داشت. فعال نیکمتر شرایط آبیاری نرمالمقدار و در   نیبالاتر  12.7

در شرا د،یبه حداکثر رس  EC 12.7در  61در رقم هایولا رقم تراپر  . در مجموع، نشان دادمقدار را   نیکمتر یمعمول یار یآب  طیاما در 

)جدول    است  پیبسته به ژنوت  ادیمتوسط تا ز   یتحت تنش شور   یمیآنز دانیاکسیآنت  یهاستمیدهنده فعال شدن سنشان جینتا  نیا

3). 

نمونه  RNA  بررسی در ی:  مولکول  یهالیو تحل هیتجز شده از  مشخص    s28  و  s18  واضح  یها، باندهاکل استخراج 

 ها ژن یاختصاص یسنتز شده با استفاده از آغازگرها  cDNA. (1)شکل   استاستخراجی    RNA  یبالا  تیفیدهنده ککه نشان شد

   .( 2)شکل   منفرد با اندازه مورد انتظار به دست آمد  ید شد و باندهاییتأ  PCR قیبودن از طر یشد و اختصاص  یابیارز   یو کنترل داخل

 
 استخراج شده بر روی ژل آگارز یک درصد.  RNAمربوط به  s  18و s 28 حضور باندهای واضح  .1شکل 

Figure 1. Presence of 28 s and 18 s bands related to extracted RNA on a 1% agarose gel.  

 

سنتز شده با آغازگرهای اختصاصی   ßactinو   Mapkو    LEAحاصل از تکثیر ژن های   PCRمحصول   .2شکل

آگارز  دو درصد.  منفی -ßactin  ،C: ژن  LEA ،7: ژن Mapk   ،4-6: ژن 3-1بر  روی ژل    RNA): کنترل 

 به عنوان الگو( DNAaseتیمار شده با 

Figure 2. PCR product resulting from amplification of LEA, Mapk, and Bactin genes 

synthesized with specific primers on a 2% agarose gel. 1-3: Mapk gene, 4-6: LEA gene, 7: 

Bactin gene, C-: negative control (RNA treated with DNaseI as template)  
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  بسته به رقم، میزان تنش شوری و اثر متقابل آنها به طور معنی  Mapk و  LEAهای  بیان ژن ژن نشان داد که انیب زیآنال

 (. 4 داری افزایش داشته است )جدول

  Mapkو  LEAی حاصل از بیان ژن های هاداده. تجزیه واریانس 4جدول 

Table 4. Analysis of variance of data obtained from the expression of LEA and Mapk genes 

 منابع تغییرات
Sources of variation 

 درجه آزادی
degrees of freedom 

 LEA ژن

LEA gene  

  Mapkژن

Mapk gene  
 واریته

Variety 
2 26.17 ** 67.17 ** 

 تنش

Stress 
2 5.99 ** 10.79** 

 واریته*تنش

Variety* Stress 
4 3.018 ** 0.321 ** 

 خطا

Error 
18 1.21 e-5 0.001 

 Coefficient of Variance  15 7  ضریب تغییرات

 

در رقم آگامکس به   6.5و    EC 12.7  شوری در تیمار  LEAمیانگین بیان ژن . ابدییم  افزایش  یشور   شیبا افزا انیسطح ب

نرمال  3/2و   16/6و در رقم تراپر   98/0و    96/2  61، در رقم هایولا12/1و    03/3ترتیب  به دست آمد. این میزان بیان ژن در شرایط 

به ترتیب   61آبیاری در ارقام آگامکس، هایولا با افزایش میزان تنش مقدار   63/0 و  81/0،  05/1و تراپر  نشان داد  برآورد شد. نتایج 

 26/6و  98/8در رقم آگامکس به ترتیب   EC 6.5و    EC 12.7در تیمار   Mapkبیان این ژن افزایش یافته است. متوسط بیان ژن  

رقم هایولا رقم تراپر    24/7و   76/10  61در  نرمال آبیاری در ارقام    29/5و   89/7و در  بیان ژن در شرایط  به دست آمد. این میزان 

به ترتیب    61آگامکس، هایولا (  p < 0.01)  یدار یمعن ار یبس یهاتفاوت یآمار  لیو تحل  هیتجزبرآورد شد.    03/3و    72/4، 5/3و تراپر 

و کمترین  تراپردر رقم   EC 12.7در سطح تنش   LEA. بیشترین میزان بیان ژن کرد دییتأ مار یو ت  پیژن مربوط به ژنوت انیرا در ب

مشاهده شد. همچنین بیان ژن  آن در سطح آبیاری نرمال در رقم تراپر  در رقم    EC 12.7در سطح تنش   Mapkبیشترین میزان 

  (.  5)جدول   و کمترین آن در سطح آبیاری نرمال در رقم تراپر مشاهده شد  61هایولا  

 

 حثب

بهارهسه رقم کلزا  یو مولکول یمیآنز ،ییایمیوشیب  ،یکیولوژیزیف  ،یکیمورفولوژ  یهامطالعه حاضر پاسخدر  آگامکس، ترپر   )  ی 

مختلف تحمل  یهاسمیدر مورد مکان یمهم  یهانشیب  ج،ی. نتاقرار گرفت  یابیارز مورد  یشور تنش تحت سطوح مختلف    (61هایولاو  

رقم  دهدیارائه م  یبه شور    شه، یبر طول ر   یشور   شیآشکار افزا  یمنف ریما تأث  یهاافتهمشخص می کند. ی  راکه عملکرد خاص هر 

نشان    وزن تر و خشک ریشهو   اهیارتفاع گ  لیبه دل  یرا تحت تنش شور  گیاه  رشد  کاهشکه   یکه با مطالعات متعدد  می دهدرا 

کرده  یونیو   یاسمز  تیسم )گزارش  رقم  (.  Munns and Tester, 2008; Gupta and Huang, 2014اند، مطابقت دارد 

ر  نیشتریب  کسآگام  ECدر   ژهیبه و  ،یشور  تنش  از  یناشرشد  مستعد کاهش   شترینشان داد، اما ب یمعمول  یار یرا در آب  شهیطول 

)  یدر شور   یحتاپر  تر  رقم  بود. در مقابل،  12.7 را حفظ کرد که نشان  ینسبتاً بهتر وزن تر و خشک( رشد شاخه و EC 6متوسط 
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 ساختار مطابقت دارد، که    Ashraf  & Foolad (2007) یهاافتهیبا    یوبمشاهدات به خ نیتحمل برتر است. ا یهاسمیدهنده مکان

 .می کندبرجسته  یجذب آب تحت تنش اسمز لیبا تسه یمهم تحمل به شور  کنندهنییعامل تع کیرا به عنوان   شهیر  ستمیس

 

با روش دانکن در سطح احتمال   .5جدول   بیان ژن  از بررسی  های حاصل  میانگین داده  درصد  5مقایسات 

 )حروف مشابه در هر گروه  بیانگر عدم اختلاف معنی دار می باشد)

Table 4. Comparisons of mean data from gene expression analysis using Duncan's method 

at /a probability level of 5% (similar letters in each group indicate no significant difference 

 Stress  تنش Variety واریته
LEA Mapk 

 آگامکس
Agamax 

EC 12.7 3.03 ±0.003 b  8.98 ±0.01 b 

EC 6.5 1.12 ±0.004 e 6.26 ±0.02 e 

0  1.05 ±0.003 f 3.5 ±0.03 h 

61هایولا  EC 12.7 2.96 ±0.001 c  10.76 ±0.01 a  

Hyola61 EC 6.5 0.98 ±0.002 g 7.27 ±0.03 d 

 0  0.81 ±0.002 h 4.72 ±0.01 g 

 EC 12.7 6.16 ±0.005 a  7.89 ±0.03 c تراپر

Ttraper EC 6.5 2.30 ±0.004 d 5.29 ±0.02 f 

 0  0.63 ±0.005 i 3.03 ±0.04 i 

 

دانه با افزا عملکردیصفات  ن،یبر ا  علاوه رقم  در   ژهیبه و  ،یشور   شیمانند تعداد غلاف، تعداد دانه در هر غلاف و وزن هزار 

 یهاو به طور گسترده در گونه  گذارندیم  یمنف ریتأث  ییبر عملکرد نها  ییهاکاهش  نی. چنافتیکاهش   یآگامکس، به طور قابل توجه

 یتحت شور  61هایولانسبتاً بهتر تراپر و  یمثل دی(. عملکرد تولKthiri et al., 2022اند )شده  شگزار   یشور   طیتحت شرا کایبراس

 یامشاهده  کنند،یم  جادیا یریپذانعطاف   ،یمثل دیهستند که در مرحله رشد تول یذات  یکیصفات ژنت  یارقام دارا نیکه ا دهدینشان م

کلزا و سا  یهاکه توسط گزارش ،  a) لیکلروف یمحتوا  کاهش  (. ,Shrestha et al., 2025)  شودیمتایید  محصولات    ریمشابه در 

bبا یتحت تنش شور   دی، کل( و کاروتنوئ و  کندیرا مختل م  یفتوسنتز  یهاسنتز رنگدانه  یشور   نکهیبر ا  یمبن  یقبل  یهاافتهی، 

و  61هایولاارقام (.  Ashraf & Harris, 2013مطابقت دارد ) شود،یو منجر به کاهش راندمان فتوسنتز م  کندیم  عیرا تسر  هیتجز

نشان دادند که نشان یشتریب لیاحتباس کلروف  ،یمعمول یار یآب  طیآگامکس در شرا بهتر است، با   هیپا یفتوسنتز لیدهنده پتانسرا 

از عدم  یناش  ویداتیاکس بیآس شیاز افزا یرنگدانه احتمالاً ناش  بیتخر نیرا نشان دادند. ا  یاز شور  یهمه ارقام کاهش ناش  ،حال نیا

)  یاسمز تنشو   یونیتعادل  به    ،یشور   شیبا افزا ،یدیکل  یمحافظ اسمز  کی ن،یپرول  تجمع (.Parida and Das, 2005است 

بالاترآگامکس رقم  در  ژهیو )شور   سطح  نیدر  و   یاسمز  میکه نقش آن را در تنظ  افتی  شیافزا یبه طور قابل توجه  ،(EC 12.7ی 

بر    شتری، بEC 6.5محلول در آگامکس در  یقندها  شی(. افزاVerbruggen & Hermans, 2008) کندیم  دییتأ ROS تجمع

بس  یاسمز  ظتمحاف شرا  یانرژ  جیو  تأک  طیدر  متوسط  با    کند،یم  دیتنش  و سا  یهاافتهیکه  متابول  ییهاگونه  ریکلزا   سمیکه 

دانه   نیپروتئ  ی(. به طور مشابه، محتواKeunen et al., 2013مطابقت دارد )  کند،یم  لیمقاومت در برابر تنش را تعد درات،یکربوه

است.   یاتیح یحفظ عملکردها  یبرا یاحتمال  یکیمجدد متابول  یزیر دهنده برنامهتنش متوسط، نشان  و  یعاد  طیبالاتر در تراپر در شرا
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گا  داز،یاکس  فنولیپل  یهامیآنز  تیفعالافزایش   پراکس  داز یپراکس  اکولیکاتالاز،  آسکوربات  در   ژهیوبه  ،یشور   تنش  تحت  داز یو 

EC12.7س  یدهنده، نشان آنت  یهاستمیدخالت  اکس  یبرا  یمیآنز  یدانیاکسیدفاع  استرس  است   یناش  ویداتیکاهش  نمک  از 

(Mittova et al., 2003; Kthiri et al., 2022  .)  نشان   یمیآنزتیفعال  نیالاترب  61هایولارقم این  متفاوت   تیظرفداد که را 

مهم است را  ار یتنش بس  طیو حفظ رشد در شرا  یحفظ هموستاز سلول یکه برا  ،(ROS) ژنیفعال اکس  یهاگونه  ییزداسم یبرارقم 

  می در تنظ 61هایولاارقام تراپر و  ییتوانامطابقت می کند.   et al., (2018)  Hasanuzzaman   که با یافته های کندیبرجسته م

  ی الگوها  یمولکول  یهادادهباشد.    آگامکسرقم با    سهیبرتر آنها در مقا  یکیولوژیزیعملکرد ف  ساز نهیممکن است زم هامیآنز  نیا  یشیافزا

. کاهش  کندیروشن م  شتریخاص رقم را ب یهارا نشان دادند که پاسخ  Mapkو    LEAدهنده به تنش  پاسخ یهااز ژن یزیمتما  انیب

آن در محافظت از تنش در تضاد استبا نقش معمول گزارش  آگامکسرقم  در   یشور   شیبا افزا LEAژن  انیب   که با نتیجه  شده 

et al., (2008)  Battaglia  نشانمطابقت دارد رقم   میدهنده تنظکه احتمالاً  بازخورد تحت تنش شد  ایوابسته به  است.   دیمهار 

ب نشان م  61هایولاو    آگامکس ارقام  تحت تنش متوسط در   Mapkژن   انیبرعکس،  سرکوب شد، که  تراپر   دهدیالقا شد اما در 

به تنش هر ژنوت یمتفاوت یکیژنت  یرهایمس باشند. پیممکن است در پاسخ  با تحقژن  نیمتفاوت قابل توجه ا  انیب غالب   قاتیها 

  کندیم  دیبا تنش تأک  یسازگار   جادیهمسو است و بر نقش آنها در ا  یستیرز یغ یهاتحت تنشبراسیکا    یهادر گونه یقبل  یسیرونو

(Chen et al., 2019  .)یهاژن انیب لیبا هدف تعد  یاصلاح یهاکه تلاش دهدینشان م  هاافتهی  LEA    وMapk   ممکن است

 دهد.  شیرا افزا  یتحمل به شور 

کل  به:  گیرینتیجه متحملرقم  مطالعه    نیا  ،یطور  به عنوان  را  به شور   نیترتراپر  ب  یرقم  شده   شیارقام آزما نیدر 

ز   کند،یم  ییشناسا بهتر رشد،  با حفظ  بازده    ستیهمانطور که  اسمول  ،یفتوسنتز  یهارنگدانه  ،عملکردیتوده،    تی فعال  ت،یتجمع 

را   تیحساس نیشتریب  آگامکسرقم  نشان داده شده است.   یژن مطلوب تحت تنش شور  انیب  یو الگوها دانیاکسیآنت  یهامیآنز

نشان   یمیآنز یدانیاکسیآنت تیمانند حفظ رنگدانه و ظرف یبا نقاط قوت خاص یمتوسط  یهاپاسخ  61هایولاکه  ینشان داد، در حال

و دفاع   تیاسمول  سمیکننده متابولکنترل یمیتنظ  یهاشبکه  حیبر تشربا تمرکز    یو مولکول  یولوژیزیف قیدق در ادامه، مطالعه  داد.

به کمک نشانگر که ژنتوصیه می شود یدانیاکسیآنت   ی هامیآنز  یهاژن  نیو همچن  Mapkو   LEAمانند  یدیکل  یها. انتخاب 

که    یزراع ارزیابی های  ،همچنینکند.    عیرا تسر یمقاوم به شور  یدهد، ممکن است توسعه ارقام کلزایرا هدف قرار م دانیاکسیآنت

را در شرا نیا  . است یشده ضرور کنترل طیمح  جینتا یاعتبارسنج  یبرا  ،شور مزرعه  طیارقام 

با استفاده از اعتبارات پژوهشی پژوهشگاه    7/ص/3752/02شماره    این پژوهش در قالب طرح پژوهشی  :سپاسگزاری

 علوم و تکنولوژی پیشرفته و علوم محیطی، دانشگاه تحصیلات تکمیلی صنعتی و فناوری پیشرفته، کرمان، ایران انجام شده است.
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