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Wheat is a vital food crop; however, its production is continuously threatened 
by abiotic stresses, particularly salinity stress. Understanding the molecular 
mechanisms through which wheat responds to salinity stress is essential for 
the development of salt-tolerant varieties. Given the significant role of the 
NAC and WRKY transcription factor families in stress responses, the 
expression levels of three key genes from these families—TaWRKY10, 
TaWRKY53, NAC2, and P5CS—were evaluated in the cultivars Kalateh, 
Baharan Gonbad, and N9108. In addition, total chlorophyll content and the 
cellular oxidation index were assessed in this study.  The experiment was 
conducted as a split-plot arrangement within a randomized complete block 
design with four replications. Salinity treatment was applied through irrigation 
water after plant emergence and establishment (Zadoks growth stage 34). 
Sampling for gene expression and biochemical trait analysis was performed at 
the stem elongation stage. Gene expression levels were analyzed using qRT-
PCR technology.  Analysis of variance revealed that the interaction effect of 
salinity stress × cultivar was significant at the 1% level for chlorophyll a 
content and malondialdehyde content, and at the 5% level for chlorophyll b 
content. Gene expression analysis showed that TaWRKY10 exhibited the 
highest expression (1.5-fold increase compared to the control) under 9 dS/m 
salinity treatment in the Kalateh cultivar. NAC2 showed a 15-fold increase in 
expression compared to the control under 12 dS/m salinity treatment in the 
Kalateh cultivar. The P5CS gene also displayed an increasing trend under 
salinity stress with rising salinity levels, with the highest expression (16.34-
fold increase compared to the control) observed in the Kalateh cultivar under 
12 dS/m salinity treatment.  The gene expression results indicated that 
increasing salinity levels significantly induced stress-responsive genes, 
including TaWRKY10, NAC2, and P5CS, particularly in the Kalateh cultivar, 
highlighting their key role in salinity tolerance mechanisms. The marked 
upregulation of these genes, especially under higher salinity levels, suggests 
that they may serve as suitable molecular markers in breeding programs aimed 
at selecting salt-tolerant wheat cultivars. 
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Introduction 

Wheat plays a vital role in global food security, and understanding the genetic responses to 
environmental conditions, especially salinity stress, is essential to increase yield and 
sustainability of production. In Iran, where saline and alkaline soils are common, salinity stress 
poses a significant challenge to wheat production by impairing germination, photosynthetic 
efficiency, nutrient uptake, and grain filling. A deeper understanding of the gene responses to 
salinity stress could help develop more resistant wheat cultivars that can grow under harsh 
environmental conditions, thereby supporting agricultural resilience and rural livelihoods. This 
study aimed to investigate the expression levels of four key genes from the NAC and WRKY 
transcription factor families in three wheat cultivars - Kalateh, Baharan, and Gonbad, as well 
as line N9108. The aim was to establish a link between gene responses, salt stress resistance, 
and biochemical changes, with a particular focus on chlorophyll levels, which serve as a proxy 
for photosynthetic capacity and cellular health under saline conditions. By integrating 
molecular expression profiles with physiological indices, this study seeks to identify robust 
biomarkers that can be used in marker-assisted selection and breeding strategies aimed at 
increasing salt tolerance in wheat. 

Materials and Methods 

A split-plot arrangement within a randomized complete block design with four replications was 
used assess the effects of salinity and cultivars on different biochemical traits in wheat. Salinity 
stress was applied by saline irrigation after germination to study gene expression and 
biochemical responses across genotypes and mimic field-relevant salinity scenarios. Salinity 
treatments included a gradient reflecting moderate to high salt exposure typically observed in 
arid and semi-arid regions. qRT-PCR analysis was used to quantify the expression levels of 
four genes  TaWRKY10, TaWRKY53, NAC2, and P5CS  transcription factors due to thier roles 
in stress signaling, transcriptional regulation, osmolyte biosynthesis, and reactive oxygen 
species (ROS) production. Gene expression data were normalized against a validated 
housekeeping gene and analyzed using appropriate statistical models. In addition, chlorophyll 
content was assessed as an indicator of oxidation and cellular health, and measurements were 
taken at multiple time points to capture dynamic responses to salinity. Statistical analysis was 
performed to identify significant differences between cultivars and salt stress treatments. Post-
hoc comparisons were performed to determine which cultivars exhibited distinct responses at 
specific salinity levels, providing practical insights for breeding programs. 

Results and Discussion 

Biochemical and gene expression analyses showed that the cultivar Kalateh exhibited significant 
resistance to salt stress. In Kalateh, changes in the expression of TaWRKY10, TaWRKY53, NAC2, and 
P5CS genes were correlated with chlorophyll levels, indicating activation of stress response pathways 
and enhanced biochemical resistance mechanisms, including increased expression of potential 
osmoprotectants and preservation of the photosynthetic apparatus. These features could serve as 
molecular and biochemical markers for selection and enhancement in salt-tolerant wheat breeding 
programs, allowing breeders to screen for genomic and physiological traits associated with resilience. 
The findings suggest that chalcopyrite is promising for salinity tolerance due to its stress response gene 
expression and biochemical resistance capacity, with TaWRKY10 and TaWRKY53 likely playing 
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pivotal roles in regulating acute stress responses, such as ROS accumulation and defense signaling, 
while NAC2 is involved in multiple regulatory pathways during salinity exposure and potentially 
mediates cross-talk between hormonal signals and osmotic regulation. P5CS, a key enzyme in 
proline biosynthesis, may play a role in osmotic balance and membrane stabilization under salt 
stress and potentially interacts with WRKY regulators to fine-tune stress responses. These genes 
could potentially interact to enhance salinity tolerance and maintain crop yield by maintaining 
cellular integrity and photosynthetic efficiency. This study also highlights subtle cultivar-specific 
differences and suggests that Baharan and Gonbad may exhibit distinct transcriptional and 
biochemical pathways under salinity, which warrants further research to reveal genotype-

environment interactions and identify optimal genes . 

Conclusions 

The study results demonstrate that the Kalateh wheat cultivar displays significant resistance to 
salt stress, positioning it as a promising candidate for salt-tolerant breeding initiatives. The 
concurrent assessment of stress response gene expression and biochemical traits underscores 
Kalateh's potential to enhance salt tolerance in wheat and bolster food security in arid and saline 
regions. These findings support the prospect of deploying Kalateh in breeding programs aimed 
at improving resilience to soil salinity, contributing to yield stability, and mitigating the adverse 
impacts of climate variability on wheat production. Future work should include time-course 
analyses to capture the dynamic regulation of TaWRKY10, TaWRKY53, NAC2, and P5CS, 
functional validation through gene-editing or overexpression approaches, and multi-
environment trials to validate the robustness of identified biomarkers across diverse soil and 
climatic conditions. 
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٢٦ 

و صفات بيوشيميايي    P5CS و TaWRKY10 ،TaWRKY53  ،NAC2رونويسي عواملبررسي بيان 

 تنش شوري در ارقام گندم نان با  مرتبط

  ١يد يحم  يمصطف |    ٢يزهره امداد |   ١ينجف هيحور  |  *،١نواب پور د يسع

  ران ي گرگان، گرگان، ا   ي ع ي گرگان و منابع طب   ي دانشگاه علوم كشاورز   ، ي وتكنولوژ ي نباتات و ب گروه اصلاح   - ١

  ران ي دانشگاه تهران، تهران، ا   ي ع ي و منابع طب   ي كشاورز   س ي پرد   ، ي نباتات، دانشكده كشاورز گروه زراعت و اصلاح   - ٢

  

 چكيده اطلاعات مقاله

 نوع مقاله: 

 مقاله پژوهشي 

 ١٤٠٤/ ٠٦/ ٠١تاريخ دريافت:  

  ١٤٠٤/ ٠٩/ ١٣تاريخ بازنگري:  

  ١٤٠٤/ ٠٩/ ١٧تاريخ پذيرش:  

  ١٤٠٤/ ١٠/ ٠٩تاريخ انتشار:  

  واژگان كليدي: 

  ،شوري

  ، رونويسي عامل

  ، كلروفيل

 گندم

ا   ي ات ي ح   يي محصول غذا   ك ي گندم   با    ي ها مداوم توسط تنش طور  به آن    د ي تول   ، حال   ن ي است، 

  ق ي كه گندم از طر   ي مولكول   ي ها سم ي . درك مكان شود ي م   د ي تهد   ، ي تنش شور ويژه  به   ي ست ي رز ي غ 

توجه    با ت.  اس   ي ضرور   ي مقاوم به شور   ي ها توسعه گونه   ي برا   دهد، ي پاسخ م   ي ها به تنش شور آن 

  سه ها، ميزان بيان  تنش در تقابل با   WRKY و   NAC  رونويسي   عوامل مهم    هاي خانواده مؤثر به نقش  

كلاته،    ر ارقام د   P5CSو   TaWRKY10  ،TaWRKY53   ،NAC2از جمله   ها ژن مهم اين خانواده 

و   گنبد  گرفت   N9108بهاران  قرار  بررسي  شاخص سطح    . مورد  و  كلروفيل  ميزان  همچنين 

هاي خرد  صورت كرت . آزمايش به گرفتند اكسيداسيون سلولي در اين پژوهش مورد ارزيابي قرار  

تيمار شوري با اعمال آب  تصادفي با چهار تكرار اجرا گرديد.  هاي كامل  شده در قالب طرح بلوك 

رسيدن  از    پس گرديد.  زادوكس) اعمال    ٣٤(مرحله    و استقرار گياهان زني  جوانه آبياري پس از  

د.  جهت ارزيابي بيان ژن و صفات بيوشيميايي انجام ش برداري  نمونه دهي ساقه   ان به مرحله اه گي 

  ها داده   نتايج تجزيه واريانس   . فت مورد بررسي قرار گر   qRT-PCRفناوري  ها با استفاده از  بيان ژن 

در  آلدئيد  دي مالون   ميزان   a ل ي كروف محتواي    در صفات رقم    ×   ي اثر متقابل تنش شور   نشان داد كه 

تجزيه  . همچنين  شد   دار ي درصد معن   ٥در سطح    b  ل ي كلروف   زان ي م   صفات   اي بر   و   درصد   ك ي سطح  

برابر بيشتر نسبت به شاهد تحت تيمار    ١/ ٥با    TaWRKY10ژن  كه  نشان داد    ها بيان ژن   و تحليل 

برابر افزايش بيان    ١٥با    NAC2 و ژن  بيشترين مقدار بيان  دسي زيمنس شوري در رقم كلاته   ٩

نيز تحت    P5CS. ژن  داشتند زيمنس شوري در رقم كلاته  دسي   ١٢نسبت به شاهد تحت تيمار  

بيشترين مقدار آن در رقم    كه تنش شوري نشان داد   سطح روند افزايشي با افزايش   شوري   تنش 

نتايج بيان ژن  .  دسي زيمنس شوري بدست آمد   ١٢برابر نسبت به شاهد تحت تيمار    ١٦/ ٣٤كلاته  

هاي مرتبط با پاسخ به تنش از جمله  دار ژن نشان داد كه افزايش سطح شوري موجب القاي معني 

TaWRKY10 ،NAC2    و P5CS  ها در  ويژه در رقم كلاته شد كه بيانگر نقش كليدي اين ژن به

خصوص در سطوح  ها، به سازوكارهاي تحمل به تنش شوري است. افزايش چشمگير بيان اين ژن 

نژادي و انتخاب ارقام  هاي به عنوان شاخص مولكولي مناسبي در برنامه تواند به بالاتر شوري، مي 

 .متحمل به شوري مورد استفاده قرار گيرد 
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  ١٤٠٤/  ٢شماره  / ١٢ جلد / هاي ژنتيك گياهي پژوهش

٢٧ 

 مقدمه

اصل  ي كيعنوان  به  گندم غذا  ن يترياز  جهان،    يي منابع  در 

  نيدر تأم  يديكل  يدر حال توسعه، نقش  يدر كشورها  ژهيوبه

به.كنديم  فايا   ييغذا  ت يامن تحت  گياهان  نامطلوبي  طور 

ميتاثيرتنش قرار  غيرزيستي  و  زيستي  اين هاي  و  گيرند 

هاي گوناگون برتوليد و رشد گياهان زراعي ها به شكلتنش

منفي   ). Hassanzadeh et al., 2025(  گذارندمي تاثير 

كاهش  تنش عامل  همواره  شوري  جمله  از  محيطي  هاي 

اند كه اين تغييرات ت زراعي بودهلاكميت و كيفيت محصو 

هاي مختلف يك  در گونه هاي مختلف گياهي و حتي واريته

هستند  متفاوت  تنش  شدت  و  نوع  به  بسته  و    گونه 

)Ghorbani et al., 2022(.  غلظت نمك در خاك    شي افزا

در    توانديم اختلال  آب،  جذب  قدرت  كاهش  به  منجر 

ها  دانه ت يفيكاهش عملكرد و ك   ت يو در نها  اهيگ  سمي متابول

است كه در  كشور    راهبرديت  لاگندم يكي از محصو   .گردد

خودكفايي سياست هاي  برنامه سمت  به  اقتصادي  آن   هاي 

 ،اين وجودبا    ؛)Riahi et al., 2020ته شده است ( گام برداش

در توجهي  قابلبخش   گندم  كشت    هايزمين  از  شور 

به  .  شودمي با   ٥٠نزديك  گندم  زيركشت  از سطح  درصد 

رو    بودن خاك  درجات متفاوتي با چالش شوري و قليايي

  ).  Bartles and Sunkar, 2015( به رو هستند

عوامل محيطي است كه توليد    ترينمهم  تنش شوري يكي از 

- و توزيع جغرافيايي گياهان را در سراسر جهان محدود مي

- ح ژنتيكي براي تحمل به شوري يكي از روشلاص. اكند

است   بهنژادي  مؤثرهاي   گندم  سازوكار، ؛  براي  درك  اما 

ژن شناسايي  و  نياز  مطالعه  پيش  شوري  به  تحمل  هاي 

يندهاي اصلي گياه  آشوري برتمام فر.  ژنتيكي است   بهنژادي

مانند رشد، فتوسنتز، سنتز پروتئين، متابوليسم ليپيد و انرژي 

زني تا  بوده، درنتيجه تمام مراحل زندگي گياه از جوانه  مؤثر

 دهدقرار مي  تأثيرو عملكرد دانه را تحت  توده  زيست توليد  

)Parida et al., 2004(.    

  . يابدها تغيير ميتنش  تأثيرتحت    ،الگوي ترنسكريپتوم گياه

مختلفي است    هايپيام  حاصلها  ناين تغيير الگوي بيان ژ

آن   داخل  به  بيرون سلول  محيط  توسط  يابد مي  انتقالكه 

)Moore et al., 2011.(    تغيير الگوي بيان  ه  گيادر واقع با 

كاهش  ژن براي  تنش  با  مرتبط  نيز    خسارتهاي  و  تنش 

  اين سازوكار   كه  دهدپاسخ مي  ،هموستازي دوباره يون و آب

ويژه اهميت  به  داراي  نسبت  گياه  مقاومت  ايجاد  براي  اي 

شوري   دهنده  است.تنش  مختلفي انتقال  يوني  هاي 

در تعيين كه  هستند  يوني  هموستازي  نهايي  ميزان  كننده 

 Apel( شوندسطح رونويسي و پس از رونويسي تنظيم مي

and Hirt, 2004  .(مهم ژناز  بيان ترين  تنظيم  با  كه  هايي 

ميژن عملكردي  تنشهاي  به  گياهان  تحمل  در  ها  توانند 

مي رونويسي  عوامل  باشند  داشته  كليدي    باشند نقش 

)Huang et al., 2015.(  پروتئين رونويسي  هايي  عوامل 

بالادست   ناحيه  در  تنظيمي  به عناصر  اتصال  با  كه  هستند 

روشن و يا خاموش كردن   ،هاي هدف همانند سويچيژن

 ند كنها را تنظيم ميدار هستند و بيان آنها را عهدهاين ژن

)Aida et al., 1997.(    

آثار از  گونه  تنش  يكي  توليد  فعال شوري،  اكسيژن    هاي 

)ROS(  سلول تخريب  به  منجر  كه  گياهي  است  هاي 

بهگونه  .شوندمي فعال  اكسيژن  سمّيهاي  با  شدت  و  اند 

ها واكنش داده و سبب  نوكلئيك اسيدها، ليپيدها و پروتئين

پراكسيداسيون  DNA  تخريب  و  پروتئين  دناتوراسيون   ،

براي    انگياه  .)You and Chan, 2015(شوند  مي  هاليپيد

ها استفاده  اي از مكانيسمبا اين آثار سوء از مجموعه  مقابله

در راستاي القاء .  ند كه در تحمل شوري دخالت دارندنك مي

مكانيسم اين  تنظيم  گستردهو  طيف  پروتئينها،  از  ها  اي 

ايفاي    WARKY  و  NAC  نظيررونويسي    عوامل تنظيمي و  

 ).Zhou et al., 2008( كنندنقش مي

عوامل   اهميت از  آن  پر  نقش  كه  تحمل رونويسي  در  ها 

تنش تاكنون در مطالعات متعدد  گياهان به  هاي غيرزيستي 

شاره  ا   NAC  هاي خانواده ژنتوان به  ميگزارش شده است  

ژني اين خانواده  نام  پروتئين در    كرد.  نام سه  از  اصل  در 

  CUC2و    NAM  )No apical merestem(  ،TAF1  شامل:

)Cupshaped cotyledon مشتق شده است ( )Aida et al., 

،  NAC  رونويسي   عوامل  بسياري از اعضاي خانواده ).  1997

عهده يندهاي رشد و نمو گياه بهآنه تنها نقش مهمي در فر
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هاي غيرزيستي و افزايش تحمل  دارند بلكه در پاسخ به تنش

تنش اينگونه  به  ميگياهان  اثرگذار  نيز    باشند ها 

)Nakashima et al., 2012(  محققين پژوهشي  در  نشان . 

خانواده  بيان  كه  ندداد اعضاي  از    ، )NAC  )NAC67  يكي 

  . )Rahaie et al., 2011(يابد شوري افزايش مي تنش تحت 

كننده  هاي تنظيم از بزرگترين خانواده   WRKY  عوامل رونويسي 

باشند و در تنظيم بسياري از فرآيندهاي  رونويسي در گياهان مي 

اين خانواده  شواهد متعددي از نقش  كنند.  زيستي شركت مي 

در   تحمل ژني  تنش   فرآيند  و  به  زيستي  و  غيرزيستي  هاي 

. در آرابيدوپسيس و  گزارش شده است همچنين مراحل نموي  

در تحمل به تنش خشكي به    WRKYخانواده ژني  برنج نقش  

مطالعات متعدد  .  ) Rushton et al., 2010(   اثبات رسيده است 

نشان داده است كه طي فرآيند پاسخ به تنش هاي غيرزيستي  

شوري  و  رونويسي    مثل خشكي  گياهان، عوامل    WRKYدر 

مي شدت  به  بيان  زياد  سرعت  با  امر  و  اين  كه  دليل  به شوند 

 Chen et(   در اين مسير پيام رساني است ها  عملكرد تنظيمي آن 

al., 2012  .(  كه    است مطالعات ژنوم آرابيدوپسيس نشان داده

ژن  از  ازتنش ه ب   NAC  هاي بسياري  يكي  حداقل  هاي  وسيله 

خشكي   يستي غيرز  شوري،  قبيل  مي سرما    يا   از    شوند القا 

 )Jensen et al., 2010  .( مشخص شد    اي روي برنج، در مطالعه

تيمار    اعمال   ساعت از   ٤٨،  ٢٤،  ١٢  پس از    OsNAC6كه ژن  

 Ohnishi et(   بيان نشان داد فزايش  به صورت تصاعدي  شوري  

al., 2005 .(    

آنزيم كليدي در    )P5CS(  كربوكسيالت سنتتاز  -٥-يرولين

در بيوسنتز پرولين از طريق   P5CS  ناست. ژ  سنتز پرولين

 Zarea and( گذار است  تأثير P5CS بر ساخت آنزيم تأثير

Karimi, 2023ژن شوهدي از افزايش بيان    ). در پژوهشي  

P5CS  شوري تنش  گندم    تحت  است  در  شده  گزارش 

)Tavakoli et al., 2016.(  

شناسايي    رسدمينظر  بههاي انجام شده  بررسيبا توجه به  

ويژه عوامل رونويسي و تعيين الگوي بيان  هاي جديد بهژن

تنشآن به  پاسخ  در  ميها  نقش ها  از  بهتري  درك  تواند 

ها ازجمله تنش شوري براي  ها در انطباق با تنش كاركردي آن 

مولكولي   راهكارهاي  اساس  اين  بر  و  كرده  فراهم  محققان 

؛  مناسبي را براي افزايش تحمل به تنش در گياهان فراهم نمايند 

  هاي ژن   بررسي تغييرات بيان   رو پژوهش حاضر با هدف از اين 

TaWRKY10  ،TaWRKY53 ،  NAC2   و  P5CS    از استفاده  با 

qRT-PCR   در  صفات بيوشيميايي    برخي از   و بررسي تغييرات

  گندم تحت تنش شوري انجام شد. 

  ها مواد و روش

آزمايش  شوري  تنش  بررسي  كرتبراي  به صورت  هاي  ي 

كامل تصادفي با چهار    هايدر قالب طرح بلوك   خرد شده

انجام گلدان  .شد  تكرار  آزمايش  انجام  با    هابراي 

  ١٥در هر گلدان    .ندپر شد  ٢:١كوكوپيت+پرليت به نسبت  

شامل  عامل اصلي  شد.  كشت  بذر از ارقام مورد مطالعه  عدد  

چهار  و عامل فرعي  )  dS/m  ١٢و    ٩،  ٠سه سطح شوري (

. بود)  N9108و لاين    و بهاران  كلاته، گنبد(  نان  رقم گندم

از   استفاده  با  مطالعه،  اين  خاك    ECدر  شوري  متر، 

گيري شد و مقدار نمك لازم براي دستيابي به شوري  اندازه

محاسبه شد. تيمارهاي شوري با آبياري    dS/m  ١٢و    ٩هدف  

ها اعمال شد و به محض رسيدن  مناسب به گلدان   ECآب با    با

در همان مقدار    ECنگهداري    ، ) dS/m  ١٢  و   ٩( به سطح هدف  

  EC ، بار يك   روز  ٣تا  ٢با همان روش آبياري ادامه يافت. هر 

  ECگيري شد تا پايداري سطح  خاك و محلول آبياري اندازه 

دهي  ن به مرحله رشدي ساقه ها رسيدن گيا   از   پس  .تأييد گردد 

به منظور بررسي صفات بيوشيميايي شامل (ميزان كلروفيل و  

انجام  برداري  نمونه   از هر گلدان آزمايشي اكسيداسيون سلولي)  

ژن   شد.  بيان  ارزيابي    ،TaWRKY10شامل    ها همچنين 

TaWRKY53 ،  NAC2   و  P5CS    بافت   ي ها از نمونه با استفاده  

  گرفت. صورت  برگ  

هاي برگ از نمونه  RNAاستخراج  :  RNA  استخراج  ند ي فرآ

 انجام(شركت سينا كلون ايران)    زوليبا استفاده از كيت ترا

درصد براي ١/ ٥الكتروفورز روي ژل آگارز  . همچنين از  شد

كيفيت   بر    .استفاده شداستخراج شده    RNAتعيين  علاوه 

  تكمي كيفيت و  از دستگاه اسپكتروفتومتر براي بررسي اين 

 .استفاده شدنيز شده استخراج  RNAميزان 

  شنهاد ياز روش پ  cDNAبه منظور ساخت    :cDNAساخت  

بعد از   RNAشده شركت فرمنتاز استفاده شد. هر نمونه از  

  وب ي هر تبه  شد.    ختهير  ديجد  وبي داخل ت  DNasel  ماريت



  ١٤٠٤/  ٢شماره  / ١٢ جلد / هاي ژنتيك گياهي پژوهش

٢٩ 

بود، مقدار    ات ي از محتو   تر ي كرول ي م   ١١  ي كه حاو    ك ي مذكور 

  ddH2O  تر ي كرول ي م   ٠/ ٥همراه  به   oligo dtآغازگر    تر ي كرول ي م 

پنج  مدت  به   . سپس د ي رس   ١٢/ ٥آن به    يي افزوده شد تا حجم نها 

  در مرحله بعد قرار گرفت.  گراد ي درجه سانت   ٦٥ ي در دما  قه ي دق 

واكنش   م به    ٠/ ٥،  cDNAساخت    ×۵بافر    تر ي كرول ي چهار 

  با   dNTPمخلوط    تر ي كرول ي م   ٢،  RNase inhibitor  تر ي كرول ي م 

مقدار    كرومولار ي م   ١٠غلظت   آخر  در  و  شد    ك ي افزوده 

حجم  معكوس افزوده شده تا  برداري  رونوشت   م ي آنز   تر ي كرول ي م 

  قه ي كه پنج دق   RT. واكنش  د ي رس   تر ي كرول ي م   ٢٠محلول مذكور به  

درجه    ٤٢  ي در دما   قه ي دق   ٦٠گراد،  ي درجه سانت   ٢٥  ي در دما 

انجام    گراد ¬ ي نت درجه سا   ٧٠  ي در دما   قه ي دق   ١٠و    گراد ي سانت 

-RTاز روش  ساخته شده    cDNA  صحت سنجي   ي شد. برا 

PCR    درصد استفاده شد.   ٢و الكتروفورز ژل آگارز 

هاي مورد نظر ژن بيانبراي بررسي الگوي  ارزيابي ژن ها:

ز  ا   NAC2  و  TaWRKY10،  TaWRKY53،  P5CSشامل  

نام    Bio radدستگاه شركت   وكيت سايبربيوپارس    iQ5با 

  ي ابي ارز  فني  تكرار  ٢و    زيستيتكرار    ٤در  ها  ژن  شد.استفاده  

مورد استفاده    شدند. و چرخه حرارتي    توالي آغازگرهاي 

ارائه شده است.   ٢و    ١در جدول  تريب  بهدر واكنش مذكور  

اكتين كه داراي بيان  دار  ن خانهژاز  ها  سازي دادهبراي نرمال

 شد.   استفادهيكساني در شرايط مختلف تيماري است، 

داده  تحليل  داده   : ها تجزيه و  با  آناليز  بيوشيميايي  هاي صفات 

از   نمودارها  و    شد   انجام   ) ٩/ ٤(نسخه     SAS  افزار نرم استفاده 

نرم  ب   گرديد.   ترسم   Excelافزار  توسط  ها  ژن   ان ي درخصوص 

بر اساس  ها  ژن   ان ي ب   ن ي انگ ي م   سه ي انجام نشد، مقا   انس ي وار   ه ي تجز 

محاسبه شد و بر    ش ي از تكرار آزما   ي ناش   ي خطا   انس ي وار   زان ي م 

  اشكال كه در    د ي بر آورد گرد   ز ي ن   ار ي مع   ي خطا   ر ي اساس مقاد   ن ي ا 

معادله  هاي مورد نظر با استفاده از  بيان نسبي ژن   شده است.   د ي ق 

  . ) Pfaffl, 2002(   محاسبه گرديد   زير 
Ratio = (Etarget)ΔCPtarget(control-sample)/(Eref)̂ (∆CPref(control-sample)) 

در اين معادله نسبت سطح بيان يك ژن هدف بر اساس راندمان  

) براي ژن هدف و مرجع و تفاوت  Eمراز ( اي پلي واكنش زنجيره 

) يك نمونه ناشناخته در  Crossing point: CP) نقطه تقاطع ( ∆( 

  د. و ش مي ) محاسبه  CP )∆Control- Sample   مقابل كنترل 

  

  مشخصات آغازگرها   - ١ جدول 
Table 1. Primer specifications  

  آغازگر نام  
Primer name   

  آغازگر رفت توالي  
Forward primer sequence 

  آغازگر برگشت توالي  
Reverse primer sequence   

  دماي ذوب 

Tm  (̊C) 
NAC2 5'-CGAGTGGGAGAAGATGCAGC-3′ 5'-TTGTCCACGATCTCCGACTC-3′ 60 
P5CS 5'-TCGGTGCTGAGGTTGGCATAAG-3′ 5'-TTGTCACCATTCACCACTTGCCC-3′ 60 

TaWRKY10 5'-GGCTTCGCTAGGACTTACC-3′ 5'-CGTAGGTGGTGAGGACGTA-3′ 57 
TaWRKY53 5'-CCTTTCAGCAGGATGAGGTC-3′ 5'-ACCTTCTGCCCGTACTTCCT-3′ 60 

TaActin 5'-GCTTCCTCATGCTATCCTTC-3′ 5'-CCAGGAACTTCCATACCAAC-3′ 56 
  

  اي پليمراز چرخه حرارتي واكنش زنجيره   - ٢جدول  
Table 2.  Thermal cycle of polymerase chain reaction 

 چرخه تعداد  

Number of cycles  
  مرحله 
Stage  

  زمان 
Time 

  ) گراد سانتي (   دما 
Temperature (̊C) 

1  
  Primary denaturation 

  minutes  95 3  سازي اوليه واسرشت 

40  

  سازي واسرشت 
Denaturation  

10 seconds  95  

  اتصال 
Annealing  

10 minutes  60  

 ي ساز ل ي طو 
Extension  

20 seconds  72  

  سازي انتهايي طويل   1
Final Extension  

5 minutes    72  
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گيري ميزان كلروفيل  براي اندازه :  گيري ميزان كلروفيل اندازه 

ميلي ليتر    ١٠كاملاً خرد شد    گرم نمونه برگ منجمد   ٠/ ٥به  

  gشد. پس از سانتريفيوژ با دور اضافه  درصد سرد   ٨٠استون 

رويي در طول  ) مايع Aدقيقه، ميزان جذب (   ١٥مدت  به  ٥٠٠٠

دستگاه    ٦٦٣/ ٦و    ٦٤٦/ ٦هاي  موج  توسط  نانومتر 

در  .  خوانش شد   S2000UV/visمدل    WAPاسپكتروفوتومتر  

محتواي  فرمول   bو    aكلروفيل    نهايت  اساس  زير  بر  هاي 

  ).  Porra et al., 1989(   شد محاسبه  
Chl a (mg.ml-1)= 12.25 A663.6 + 2.55 A646.6 
Chl b (mg.ml-1)= 20.31 A646.6 + 4.91 A663.6 

 
) سلولي  اكسيداسيون   Thiobarbioturic Acidسنجش 

Reactive Materia: TBARM(:    كه سنجش  اين  در 

اندازه براي  است،  معياري  اكسيداسيوني  تنش  ميزان  گيري 

مالون پايدار ئآلدديمقدار  نسبتاً  و  نهايي  محصول  كه  يد 

مولكول اكسيداسيون  است    يهاواكنش  گيري  اندازهبزرگ 

منظور  .شد اس ميلي  ١  بدين  (يتر  ديليتر    ١٥كلرواستيك 

وزني هموژنيزه    ٠/ ٥  به  )  حجمي-درصد  برگ  شده  گرم 

استون  ليتر  ميلي  ١٠شد. محلول حاضر پس از افزودن    اضافه 

مدت به  در دقيقه  ٤٧٥٠با دور    سپس  شد و   ورتكسشدت  به

از    ١٥ حاصل  كوچك  رسوب  شد.  سانتريفوژ  دقيقه 

پس از ورتكس   واستون شستشو  ليتر  ميلي  ٥سانتريفوژ با  

با همان دور . اين دقيقه سانتريفوژ شد  ١٠مدت  به   مجدداً 

ليتر  ميلي  ٣محلول  شد. سپس به    چهار مرتبه تكرارمرحله  

و    ) حجمي-درصد وزني  ١كلرواستيك (يتر  ك يفسفر  دياس

تيوباربيورتيك  ليتر  ميلييك   (يتراسيد    ٠/ ٦كلرواستيك 

دقيقه    ٣٠مدت  هافزوده و محلول ب  )حجمي-درصد وزني

. واكنش با سرد  فت رگراد قرار گ   يدرجه سانت  ١٠٠  يدر دما

لوله سريع  دركردن  جذب    ظرف   ها  مقدار  و  متوقف  يخ 

موج    درمحلول حاصل   توسط   ٥٩٠و    ٥٣٢طول  نانومتر 

) نوري  جذب  )  BT 600مدل  BR-Technologiesدستگاه 

  ).Hageg et al., 1990(خوانش شد 

  نتايج و بحث 

تجزيه  صفات بيوشيميايي:  شوري و رقم بر  تنش    تأثير 

ها نشان داد كه اثر ساده رقم و تنش خشكي  واريانس داده 

متقابل تنش  اثر  د.  بو دار  بر تمام صفات مورد بررسي معني 

محتواي رقم    × شوري   صفات    و   aكروفيل    در 

  محتواي   و در صفت  در سطح يك درصد آلدئيد  دي مالون 

 . ) ٣(جدول    بود دار  درصد معني   ٥در سطح    bكلروفيل  
 

  يي گندم نانايميوش يبرصفات ب يرقم و تنش خشك تأثير انسي وار هيتجز جينتا -٣ جدول

Table 3. The results of variance analysis of cultivar and drought stress effects on biochemical traits 

 منابع تغييرات 
S.O.V 

درجه  
 آزادي 
D.F 

  ميانگين مربعات صفات 
Mean squares of traits  

  aكلروفيل 
Chlorophyll a  

  bكلروفيل 
Chlorophyll b 

  آلدئيد دي مالون
Malondialdehyde  

  بلوك 
Block  

3 ns4.66  *1.28 ns10.79  

  تنش شوري
Salinity stress  

2  **642.13  **6.51  **145.45  

  ١خطاي 
Error 1  

6 83.45  1.44  17.93 

  رقم
Variety  

3 **6.10  **3.90  **235.77  

  رقم  × شوريتنش
Salinity stress × variety  

6 **9.01  *0.63  **42.03  

  ٢خطاي 
Error 2  

27  0.44  0.19  13.67  

  ضريب تغييرات (درصد) 
CV (%) 

-  3.4  6.3 4.3  
  داردرصد و عدم تفاوت معني ١و  ٥دار در سطح احتمال  به ترتيب معني: ns و **، *

*, ** and ns: Significant at 5%, 1% probability levels, and non-significant, respectively 
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ها نشان داد كه در هر  مقايسه ميانگين داده:  bو    aكلروفيل  

ميزان   از  به شاهد  افزايش ميزان شوري نسبت  سه رقم با 

ميزان كلروفيل    bو    aكلروفيل   بيشترين  در    aكاسته شد. 

) كلاته  رقم  شاهد  تر) ميلي١٤/ ٥تيمار  وزن  گرم  بر  گرم 

آماري  نظر  از  كه  شد  با   مشاهده  تيماري  تركيب    اين 

شوري و رقم    بر متر   زيمنسدسي  ٩-تيمارهاي رقم كلاته

معني  شاهد-بهاران ميزان  تفاوت  كمترين  نداشت.  داري 

گنبد  aكلروفيل   رقم  (دسي  ١٢-در  شوري    ٢/ ٩زيمنس 

  ).  ١گرم بر گرم وزن تر) مشاهده شد (شكل ميلي

كلاته رقم  تيمار  بيششاهد-در  كلروفيل  ،  ميزان   bترين 

گرم بر گرم وزن تر) مشاهده شد، كه از لحاظ  ميلي  ١٨/ ٢(

  ١٧/ ٣(  شاهد-داري با تيمار رقم بهارانآماري تفاوت معني 

ترين مقدار كلروفيل  گرم بر گرم وزن تر) نداشت. كمميلي

b  )رقم ميلي  ٢/ ٧ تيمار  به  مربوط  تر)  وزن  گرم  بر  گرم 

  ).  ٢بود (شكل   بر متر زيمنسدسي ١٢-بهاران

هاي غيرزيستي،  هاي مهم در تحمل به تنشيكي از ويژگي

بر اساس   ).Reynolds et al., 2005(   شاخص فتوسنتز است 

مشاهدات متعدد، فرآيند فتوسنتز از عوامل كليدي در جذب 

تركيبات مهم در فرآيند پر شدن دانه است توليد    كربن و 

)Jia et al., 2015.(  افزايش سطح فتوسنتز  بهينهدر شرايط ،

مي محصول  عملكرد  افزايش  به  حاليمنجر  در  كه  شود، 

و   كاهش عملكرد  تنش شوري، موجب  اثر  در  آن  كاهش 

 ,.Liu et al(  گرددهاي فتوسنتزكننده ميتسريع پيري اندام

ژنتيكي    ).2016 تنوع  درباره  متعددي  مطالعات  نتايج 

ميژنوتيپ  نشان  ايراني  نان  گندم  صفت  هاي  كه  دهد 

گيري و  هزينه كم، سهولت در اندازهدليل  بهكلروفيل برگ  

آسيب  مقابل  در  به پايداري  محيطي،  شاخص  هاي  عنوان 

برنامه در  ژنوتيپ بههاي  مناسبي  انتخاب  براي  هاي  نژادي 

مقاوم در شرايط تنش شوري در مزرعه مورد استفاده قرار  

معيارهاي    ).Gholizadeh et al., 2016(  گيردمي از  يكي 

فيزيولوژيكي مهم در سنجش تحمل شوري، ثبات كلروفيل  

است. افزايش غلظت نمك در محيط موجب كاهش ثبات  

شود. كاهش شدت فتوسنتز در اثر تنش  كلروفيل در گياه مي

شوري ناشي از عوامل متعددي از جمله كاهش نفوذپذيري 

سلولي دي  ،غشاهاي  و  اكسيژن  نفوذ    ، كربنكسي ُكاهش 

ها، تسريع روند بسته شدن روزنه دليل به  CO₂ كاهش ميزان

ساختارهاي تغيير  دليل  بهها  ها، تغيير فعاليت آنزيم پيري برگ

يافته در سيتوپلاسم و بازخورد منفي ناشي از كاهش فعاليت  

همچنين، تنش شوري  ).  Munns et al., 2020باشد (مي  منبع

اي، هاي فتوسنتزي، كاهش هدايت روزنهمانع انتقال الكترون

هاي  شود كه منجر به آسيب و توليد انواع اكسيژن فعال مي

مشابه  ها مياكسيداتيو در فتوسيستم نتايج تحقيقات  گردد. 

دهند كه با افزايش تنش شوري، ميزان كلروفيل در  نشان مي

كاهش مي به يابد و بيشارقام گندم  تغييرات مربوط  ترين 

تفاوتژنوتيپ  به  كه ممكن است  هاي هاي حساس است 

آن  ميان  احتمالاًژنتيكي  شود.  داده  نسبت  هاي  ژنوتيپ   ها 

تر، در  هاي دفاعي قويدارا بودن مكانيسمدليل  بهتر،  مقاوم

  شرايط شوري قادر به حفظ ساختار كلروفيل خود هستند 

)Ghasemi Mosremi et al., 2022.( 

( دي مالون  ميزان  اندازه):  MDAآلدئيد  در   MDAگيري 

گندم، شاخص  اندام  براي  هاي مختلف  تشخيص  مناسبي 

). نتايج مقايسه Guo et al., 2006( باشد  مي   آسيب غشايي 

آلدئيد ها نشان داد كه بيشترين ميزان مالون ديميانگين داده 

بهاران  رقم  تيمار  متر دسي   ١٢- در  بر   ٣١(   زيمنس 

ميكرومول بر گرم وزن تر) مشاهده شد كه بيانگر تخريب 

است.  شوري  تيمار  تش  تحت  رقم  اين  غشاي  شديد 

 يكرومولم   ٤/١٠شاهد ( -رقم بهاران كمترين آن در تيمار  

) مشاهده شد كه با تيمارهاي شاهد در رقم بر گرم وزن تر 

  ). ٣  كلاته و گنبد در يك گروه آماري قرار داشت (شكل 

توليد دليل  به اغلب  تيو  هاي ثانويه مانند تنش اكسيدا تنش 

ش ر افتد. گزا هاي اكسيژن فعال اتفاق مي بيش از حد گونه

هاي اكسيژن فعال شده شوري موجب افزايش ميزان گونه 

؛ ) Kononenko et al., 2020(   در گياه گندم گرديده است

گونه  سطح  افزايش  به بنابراين  گياه  در  فعال  علت  هاي 

هاي اكسيژن فعال شده كه گيري گونه شوري باعث شكل 

 Zeeshan et(  نتيجه آن اكسيداسيون ليپيدهاي غشاء است

al., 2020; Sharma et al., 2012 .(  



همكاران و   پورنواب  ...  TaWRKY10 ،TaWRKY53رونويسي  عواملبررسي بيان 

 

٣٢ 

  
  ي سطوح مختلف تنش شور تأثيردرارقام مختلف گندم تحت  a  ليكلروف  زانيم راتييتغ -١شكل 

Figure 1. Changes in the amount of chlorophyll a in different varieties of wheat under the influence of different 
levels of salinity stress 

 
  ي سطوح مختلف تنش شور تأثيردرارقام مختلف گندم تحت  b  ليكلروف  زانيم راتييتغ -٢ شكل

Figure 2. Changes in the amount of chlorophyll b in different varieties of wheat under the influence of different 
levels of salinity stress 

  

 
  سطوح مختلف تنش شوري  تأثيردرارقام مختلف گندم تحت  آلدئيد ديمالون تغييرات ميزان -٣شكل 

Figure 3. Changes in the amount of malondialdehyde in different varieties of wheat under the influence of 
different levels of salinity stress 
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٣٣ 

مالون غشا ئآلدديتوليد  در  ليپيدها  اكسيداسيون  اثر  در  يد 

مي ميزان    ؛دافتاتفاق  تواند مي آلدئيد  ديمالونبنابراين 

باشد.  نشانه گياه  بر  وارده  تنش  شدت  ميزان  از    در اي 

مختلف محتواي    مطالعات   تحت آلدئيد  ديمالونافزايش 

گياه گندم نيز گزارش    نان، ذرت و ارزن  تنش شوري در 

 ,.Sreenivasulu et al., 2000; Gunes et al(   گرديده است 

2007; Hnilickova et al., 2021; Zeeshan et al., 2020(.    

نتايج حاصل  ها:  بيان ژنتنش شوري و رقم بر ميزان    تأثير

نشان    TaWRKY10  از تجزيه و تحليل آماري بر روي ژن

كه ژن    داد  بيان  شاهد  به  نسبت  شوري  تنش  افزايش  با 

TaWRKY10   و لاين    در رقم كلاته و گنبدN9108   تا ميزان)

افزايش يافته و سپس اندكي زيمنس بر متر)  دسي  ٩شوري  

مي ژن  يابد.  كاهش  بيان  ميزان  مقابل  در   TaWRKY10در 

بهاران   ازرقم  شوري  سطح  افزايش  تا    با    ١٢شاهد 

متر  زيمنسدسي يافت (شكل    بر  به٤افزايش  كلي  ).  طور 

در رقم كلاته نسبت به ارقام    TaWRKY10ميزان بيان ژن  

شوري افزايش    سطحو بهاران با افزايش    N9108لاين    ،گنبد

مطالعات متعدد نشان داده است كه طي    بيشتري نشان داد.

هاي غيرزيستي در گياهان مثل خشكي  فرآيند پاسخ به تنش

با سرعت  شدت  به  WRKY  رونويسي  عوامل  ، و شوري و 

ها عملكرد تنظيمي آندليل  بهشوند كه اين امر    زياد بيان مي 

پيام مسير  اين  است  در  در  ).  Chen et al., 2012(رساني 

 تحمل  GmWRKY54  گزارش شده است كه ژن  ه ايمطالع

 Zhou et(  كندبه شوري را در گياه آرابيدوپسيس القاء مي

al., 2008(همچنين  .  ) همكاران  و   ,.Wang et alوانگ 

  TaWRKY10رونويسي   عامل با بررسي الگوي بيان  )2013

تعديل   گياه تراريخت توتون نشان دادند كه اين ژن با  در 

  عاملي هاي وابسته به تنش، بر رونويسي ژن تأثير اسمزي و 

 Wang(  شود  به شوري محسوب مي  تحمل  يندآمؤثر در فر

et al., 2013.(   ژن حد  از  بيش    و   WRKY44  هايبيان 

WRKY46   گندم تحمل به هر دو تنش خشكي و شوري را

 ).Wang et al., 2015; Li et al., 2020( دهدافزايش مي

آماري   تحليل  و  تجزيه  از  حاصل  ژن نتايج   بيان 

TaWRKY53    در تنش شوري در هر سه رقم كلاته، گنبد و

ژن   بيان  كه  ترتيب  اين  به  داشت  متفاوتي  روند  بهاران 

TaWRKY53    تا شاهد  تيمار  شوري از  تنش    ١٢  سطح 

متر  زيمنسدسي كاهش    N9108و لاين    در رقم كلاته   بر 

بر    زيمنس دسي  ١٢  شوري تاسطح  پيدا كرد و با افزايش  

ژن   متر بيان  افزايش  بهاران  و  گنبد  رقم    در 

TaWRKY53ژن   ). ميزان كاهش بيان٥  شكل(  مشاهده شد

TaWRKY53   شوري تنش  اعمال  شرايط  لاين   در    در 

N9108  تيمار   شوري   نسبت به شاهد و ديگر ارقام تحت 

بود ژن  نظر  بهبنابراين    ؛زياد   تأثير  TaWRKY53ميرسد 

در   را  شايد   تحملمعكوس  كه  دارد،  گندم  در  شوري  به 

هاي القاء شونده در شرايط تنش از  رابطه متقابل ژندليل  به

 TaWRKY53  ها با ژنو يا ساير ژن  TaWRKY18جمله ژن  

ژن  كه  است  شده  گزارش  همچنين  باشد.  مقاوم  رقم  در 

WRKY53  فر داردآدر  نقش  پيري   Miao and(  يند 

Zentgraf, 2010.(    ژن  بيان  همچنين گزارش شده است كه

WRKY53   ژنوتيپ در  مخصوصاً  تنش،  شرايط  هاي  در 

مي افزايش  تنش  به   Ishihama and( ابديحساس 

Yoshioka, 2012(    آرابيدوپسيس نيز  در مطالعه روي گياه

منفي در    تأثير  WRKY53ژن    كه بيش بيان  دادنتايج نشان  

 جمله شوري و خشكي دارد   هاي محيطي از  به تنش  تحمل

)Sun and Yu, 2015( .  

ارقام مورد بررسي    NAC2هاي بيان ژن  مقايسه ميانگين داده

تحت تنش شوري نشان داد كه در همه ارقام كمترين ميزان  

ميزان   افزايش  با  و  شد  مشاهده  شاهد  تيمار  در  ژن  بيان 

 NAC2ميزان بيان ژن    بر متر  زيمنسدسي  ١٢سطح  شوري تا  

  NAC2). بيشترين ميزان بيان ژن ٦  نيز افزايش يافت (شكل

كلاته رقم  متر  زيمنسدسي  ١٢-در  ) مشاهده ١٥/ ٠٦(    بر 

دسي   ١٢-و رقم گنبد  N9108شد. بعد از آن به ترتيب لاين  

متر  زيمنس دادند.   بر  نشان  را  ژن  بيان  بالاترين  شوري 

، نه تنها  NACرونويسي    عوامل بسياري از اعضاي خانواده  

بهآنقش مهمي در فر گياه  نمو  عهده دارند  يندهاي رشد و 

تنش به  پاسخ  در  تحمل  بلكه  افزايش  و  غيرزيستي  هاي 

اين به  تنشگياهان  ميگونه  اثرگذار  نيز   باشند ها 

)Nakashima et al., 2012(  .  از   رونويسي   عواملبرخي 

NAC  موتيف تراغشاييداراي  ناحيه   (TM)  هاي  -C  در 



همكاران و   پورنواب  ...  TaWRKY10 ،TaWRKY53رونويسي  عواملبررسي بيان 

 

٣٤ 

يا   انتهايي خود هستند كه جايگزيني در غشاي پلاسمايي 

ها از طريق  كنند. اين پروتئين شبكه آندوپلاسمي را تسهيل مي 

مراحل   در  متعاقباً  و  شده  شكسته  پروتئوليتيكي  هيدروليز 

 Ray( شوند به هسته منتقل مي  تنش   تكويني خاص يا شرايط 

et al., 2023  شد كه   نشان داده ).در پژوهشي  NAC67    تحت

پروتئين كدشده همولوگ    يابد و مي بيان  شوري افزايش    تنش 

  بررسي   . ) Rahaie et al., 2011(   د بسيار نزديكي به گندم دار 

نشان  برنج    يستي در در تحمل به تنش غيرز   NAC2  نقش ژن 

در تنش خشكي، شوري بالا و دماي پايين   NAC2  ن ژ داد كه 

گياه برنج  القا مي  تحمل  افزايش  باعث  هاي    تنش   به شود و 

    .) Zheng et al., 2009(   گردد مي   زيستي غير 

شان داد كه افزايش سطح تنش  ن  P5CS  نتايج تحليل بيان ژن

گردد. در بين مي ژن اين شوري منجر به افزايش ميزان بيان

بيشترين   N9108  هاي مورد بررسي، رقم كلاته و لايننمونه

سطح   در  شوري  تحت تنشژن را  اين  افزايش در سطح بيان  

نشان دادند. همچنين، در رقم گنبد،   بر متر زيمنسدسي ١٢

ژن مشاهده شد، اما شدت افزايش  اين  روند افزايشي بيان  

ژن   .بود  كمتر  مورد بررسي  در اين رقم نسبت به ساير ارقام

P5CS يسمي متابول يردر مس  يردرگ  يهااز ژن يكيعنوان  به  

  يوسنتز كه ب   باشديمطرح م  ي و شوريپاسخ به تنش خشك

كنترل م  ينپرول  Fang et al., 2025; Chen et(  يدنمايرا 

al., 2012.(  ژن    انيب  شيافزاP5CS  مؤثر  طور  به  توانديم

را  اهانيگ  ت يظرف جهيدهد و در نت شيرا افزا نيتجمع پرول

 Anton( دهد  شيافزا  را نيز  هامقاومت در برابر تنش  يبرا

et al., 2020.(  ) همكاران  و  دو  مطالعه   ,.Du et alنتايج 

با بيش    تراريخت گندم داراي  يهان يلا) نشان داد كه  2023

و  توليد كرده  يشتريب  نيسطح پرول  TaP5CS1ژن    بيان بيان

  ي وحش   اهانينسبت به گ   ي شتريبي و شوري  خشكبه  تحمل  

نيز  ).  Du et al., 2023(دهند  نشان مي مطالعات  در ساير 

بخش  P5CS  ژن  يانب  يشافزا از    ياريبس   يشي رو  يهادر 

زراع   يعال  ياهانگ  برنج  و Hur et al., 2004(ياز جمله   (

 گزارش شده است.  )Seki et al., 2005(يدوپسيس آراب
  

 
  هاميله روي ستون(سطوح مختلف تنش شوري تأثيرتحت درارقام مختلف گندم  TaWRKY10بيان نسبي ژن  -٤شكل 

  ) باشددهنده خطاي معيار مينشان
Figure 4. Relative expression of TaWRKY10 gene in different varieties of wheat under the influence of different 

levels of salinity stress(Bars on columns indicate standard error) 
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  هاميله روي ستون(سطوح مختلف تنش شوري تأثيردرارقام مختلف گندم تحت  TaWRKY53بيان نسبي ژن  -٥شكل 

  ) باشدخطاي معيار مي دهندهنشان
Figure 5. Relative expression of TaWRKY53 gene in different varieties of wheat under the influence of different 

levels of salinity stress(Bars on columns indicate standard error) 

 
دهنده نشان هاميله روي ستونسطوح مختلف تنش شوري( تأثيردرارقام مختلف گندم تحت  NAC2بيان نسبي ژن  -٦شكل 

  )باشدخطاي معيار مي
Figure 6. The relative expression of NAC2 gene in different varieties of wheat under the influence of different 

levels of salinity stress(Bars on columns indicate standard error) 
 

 
دهنده نشان هاميله روي ستونسطوح مختلف تنش شوري( تأثيردرارقام مختلف گندم تحت  P5CSبيان نسبي ژن  -٧شكل 

  )باشدخطاي معيار مي
Figure 7. Relative expression of the P5CS gene in different wheat varieties under the influence of different levels 

of salt stress(Bars on columns indicate standard error ) 

0
0.2
0.4
0.6
0.8

1
1.2
1.4
1.6

C
on

tr
ol

9d
S/

m

12
dS

/m

C
on

tr
ol

9d
S/

m

12
dS

/m

C
on

tr
ol

9d
S/

m

12
dS

/m

C
on

tr
ol

9d
S/

m

12
dS

/m

Kalatehكلاته  Gonbadگنبد  Baharanبهاران  N9108لاين 

ن 
 ژ

ي
سب

ن ن
بيا

T
aW

R
K

Y5
3

R
el

at
iv

e 
ex

pr
es

si
on

 o
f 

Ta
W

R
K

Y
53

ge
ne

تنش شوري

Salinity stress

0
2
4
6
8

10
12
14
16
18

C
on

tr
ol

9d
S/

m

12
dS

/m

C
on

tr
ol

9d
S/

m

12
dS

/m

C
on

tr
ol

9d
S/

m

12
dS

/m

C
on

tr
ol

9d
S/

m

12
dS

/m

Kalatehكلاته  Gonbadگنبد  Baharanبهاران  N9108لاين 

ن 
 ژ

ي
سب

ن ن
بيا

N
A

C
2

R
el

at
iv

e 
ex

pr
es

si
on

 o
f 

N
A

C
2

ge
ne

تنش شوري

Salinity stress

0
2
4
6
8

10
12

C
on

tr
ol

9d
S/

m

12
dS

/m

C
on

tr
ol

9d
S/

m

12
dS

/m

C
on

tr
ol

9d
S/

m

12
dS

/m

C
on

tr
ol

9d
S/

m

12
dS

/m

Kalatehكلاته  Gonbadگنبد  Baharanبهاران  N9108لاين 

 
ن 

 ژ
ي 

سب
ن ن

بيا
P

5C
S

R
el

at
iv

e 
ex

pr
es

si
on

 o
f 

th
e 

P
5C

S
ge

ne

تنش شوري

Salinity stress



همكاران و   پورنواب  ...  TaWRKY10 ،TaWRKY53رونويسي  عواملبررسي بيان 

 

٣٦ 

شاهد (عدم تنش)،    تيمار  د كه درادنتايج اين مطالعه نشان  

در رقم كلاته مشاهده شد،    b  و  a  بيشترين ميزان كلروفيل

دهنده قابليت بالا در فتوسنتز و تحمل بهتر اين رقم  كه نشان

تنش برابر  ميزان  شوري    در  بيشترين  مقابل،  در  است. 

آلدئيد، كه شاخصي از تخريب غشاهاي سلولي و  ديمالون

تنش    تنش تحت  بهاران  رقم  در  است،   ١٢اكسيداتيو 

دهنده آسيب ثبت شد كه نشان  شوري  بر متر  زيمنسدسي

نتايج كلي اين   .بيشتر به غشاهاي سلولي در اين رقم است 

كند كه رقم كلاته در مقايسه با ساير ارقام پژوهش تأييد مي

  نسبت به تنش شوري   تحمل بيشتري مورد مطالعه، از  

هاي  فعاليت اين مقاومت ممكن است ناشي از    ،بودبرخوردار  

  . علاوه بر اينبيوشيميايي و مولكولي متفاوت در اين رقم باشد 

كه در اين مطالعه بررسي شد رقم    رونويسي   عوامل   از نظر بيان 

نشان  كلاته شرايط بهتري نسبت به ديگر ارقام مورد بررسي  

توان رقم كلاته را  حاضر مي   هاي پژوهش با توجه به يافته .  داد 

متحمل  گندم  هاي بهنژادي آينده به منظور توسعه ارقام  در برنامه 

   . توصيه نمود شوري    به تنش 

  سپاسگزاري 

از دانشگاه علوم كشاورزي و منابع طبيعي گرگان به جهت  

 گردد. مين مالي اين پژوهش سپاسگزاري ميأت
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