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ABSTRACT 

Introduction: Soil salinity is one of the most critical abiotic stresses limiting maize (Zea mays L.) production worldwide, particularly in 

arid and semi-arid regions. Maize as a C4 glycophyte with relative to moderate sensitivity to salinity faces significant challenges from salt-

induced osmotic stress, ionic toxicity, and oxidative stress, which severely impair growth, photosynthesis, ion homeostasis, and ultimately 

grain yield. Understanding the physiological and molecular mechanisms underlying salt tolerance is therefore of great importance for 

breeding programs. The WRKY transcription factor family plays key regulatory roles in plant stress responses, and 

the Zm00001d043950 gene, a member of this family, has been identified as a candidate gene associated with salinity tolerance. This study 

aimed to evaluate the agro-physiological responses and investigate the expression pattern of Zm00001d043950 in two contrasting maize 

inbred lines (the tolerant line P14L2 and the sensitive line MO17) to elucidate the relationship between physiological responses and 

molecular regulation under salt stress. 

Materials and methods: The experiment was conducted as a factorial arrangement based on a completely randomized design (CRD) with 

three replications under greenhouse conditions. After establishment, plants were subjected to two salinity levels, including 2 (control) and 8 

dS·m⁻¹, until the eight-leaf stage. Leaf sampling was performed at 12, 24, and 48 hours after stress application. The relative expression of 

the Zm00001d043950* gene was determined following RNA extraction, cDNA synthesis, and Real-Time PCR using the 2⁻ΔΔCt method, 

with the Actin gene serving as the internal reference. Additionally, agro-physiological indices including chlorophyll index (SPAD), canopy 

temperature (CT), electrolyte leakage (EL), days to maturity (DTM), dry matter, grain yield, and yield components were measured. 

Results: The results showed that salinity stress significantly reduced the chlorophyll index, dry matter, and growth duration while increasing 

canopy temperature and electrolyte leakage in both lines; however, the magnitude of these responses was genotype-dependent. Under 

salinity at 8 dS m⁻¹, P14L2 exhibited greater salinity tolerance than MO17, as indicated by a higher chlorophyll index (41.68 vs. 29.17), 

lower electrolyte leakage (31.89% vs. 61.33%), and a longer growth duration (83.33 vs. 71.67 days). Although grain yield did not differ 

significantly between the two lines under stress, the sensitive MO17 line compensated for part of its yield reduction—caused by decreased 

kernel weight and dimensions—through a higher kernel row number per ear. Analysis of gene expression variance revealed that the effects 

of time and the time × line interaction on Zm00001d043950 expression were significant. The highest expression level of this gene was 

observed at 24 hours post-treatment in both lines; however, the induction intensity was greater in the tolerant line and decreased at 48 hours, 

indicating a rapid and time-dependent response of this gene to salinity. 

Conclusion: P14L2 maintained higher chlorophyll levels and a more stable phenological response than MO17 under salinity stress, whereas 

no significant differences were observed in plant dry weight or grain yield. The transient expression pattern of Zm00001d043950, 

characterized by a peak at 24 h after stress imposition, suggests a potential role for this gene in the early response to salinity. Therefore, 

Zm00001d043950 may be considered a candidate gene associated with salinity tolerance in maize; however, further studies are required to 

validate its potential application as a molecular marker. 
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های  در ژنوتیپ Zm00001d043950 فاکتور رونویسیالگوی بیان  فیزیولوژیک و-ارزیابی اگرو 
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 چکیده 

محسوب   خشکمهیشک و نخدر مناطق    ژهی و( در سراسر جهان، به.Zea mays Lذرت )  دیمحدودکننده تول  یستیرزیغ  یهاتنش  نیتراز مهم  یکیخاک    یشور  :مقدمه

 یونی تیسم ،یتنش اسمز جادیا ق یاز طر یدارد و تنش شور  یبه شور یتا متوسط ینسب تی، حساسC4 یفتوسنتز  ریبا مس تیکوفیگلا اهیگ کیعنوان  . ذرت بهشودیم 

اکس فتوسنتز، هومئوستا  یندهایفرآ   و،یداتیو تنش  نها   یونی   یزرشد،  به  تیو در  را  دانه  اکندیم   شدت مختلعملکرد  از  و    کیولوژیزی ف   یسازوکارها  ییرو، شناسا  نی. 

 اهیگ  یهاپاسخ  میدر تنظ  یدینقش کل  WRKY  یسیرونو  یفاکتورها  وادهبرخوردار است. خان  ینژادبه  یهادر برنامه  یاژهیو  ت یاز اهم  ،یمرتبط با تحمل به شور  یمولکول

شده است. پژوهش    ییشناسا  یمرتبط با تحمل به شور  دی کاند  یخانواده، ژن  نیا  یاز اعضا  یکیان  وعنبه   Zm00001d043950و ژن    کنندیم   فایا  یطیمح   یهابه تنش

متحمل   نی)لا  یشورمتضاد به    یها ذرت با واکنش  نبردیا  نیدر دو لا  Zm00001d043950ژن    انی ب  یگوال  یو بررس  کیولوژ یز یاگروف  یهاپاسخ  یابیحاضر با هدف ارز

P14L2 حساس  نیو لاMO17دگرد نییتب یتنش شور طیژن در شرا نیا یمولکول می و تنظ یکیولوژیزیف یها پاسخ  نیارتباط بشد تا  م( انجا. 

در دو   ،یبرگتا مرحله هشت  استقرارپس از    اهانیاجرا شد. گ  یاگلخانه  طیبا سه تکرار در شرا  یدر قالب طرح کاملاً تصادف  ل یصورت فاکتوربه  شی آزما  :هامواد و روش

ب  48و    24،  12  یهاها در زماناز برگ  یبردارشدند و نمونه  ماریت  dS m⁻¹8اهد( و  )ش  2  لشام   یسطح شور انجام گرفت.  اعمال تنش  از  ژن   ینسب  انی ساعت پس 

Zm00001d043950   پس از استخراجRNA  سنتز ،cDNA    و انجام واکنشTime PCR-Real    با روشCtΔΔ  -2    با استفاده از ژن  وActin  شد.   نییعتعنوان ژن مرجع  به

عملکرد   یماده خشک، عملکرد دانه و اجزا  ،یدگیروز تا رس  ت،ینشت الکترول  ،یکانوپ  ی(، دماSPAD)  لیشامل شاخص کلروف  کیولوژ یز یاگروف  یهاشاخص   ن،یعلاوه بر ا

 .شدند  یر یگاندازه

 نیدر هر دو لا  تیو نشت الکترول یکانوپ یدما شی وره رشد و افزادماده خشک، طول  ل،یشاخص کلروف داریکاهش معنجب مو ینشان داد که تنش شور جینتا ها:یافته

ا شدت  اما  ژنوت  راتییتغ   نیشد،  بود  پیبه  شرا.  وابسته  لاdS m⁻¹8  یشور  طیتحت  کلروف P14L2 نی،  شاخص  حفظ  برابر    68/41)  بالاتر  لیبا  نشت (  29/ 17در  و 

 د.دا نشان یشور به یشتری، تحمل بMO17ه روز( نسبت ب 67/71در برابر  33/83) تریلانوط رشد دوره نی( و همچن%33/61% در برابر  31/ 89)  کمتر تیالکترول

کاهش عملکرد ز  ا   یبخش  بلال،در    شتری دانه ب  فیاز تعداد رد  یبا برخوردار  MO17حساس    نینداشت، اما لا  یداریتحت تنش اختلاف معن  نیاگرچه عملکرد دانه دو لا

را  یناش دانه  ابعاد  و  وزن  افت  تجز  از  کرد.  برهم  انیب  انسیوار  هیجبران  و  زمان  اثر  که  داد  نشان  × لاژن  زمان  ب  نیکنش  بود.    داریمعن  Zm00001d043950  انیبر 

  که   افتیساعت کاهش    48بود و در    شتری متحمل ب  نیدر لا  انیب  یاساعت پس از اعمال تنش مشاهده شد، اما شدت الق  24  نیژن در هر دو لا  نی ا  انی سطح ب  نیشتر یب

 . است یژن در مواجهه با شور نیو وابسته به زمان ا عیپاسخ سر انگریب

 ی داری تفاوت معن  کهی نشان داد، در حال MO17 به  نسبت  یدارتر یپا  کیفنولوژ  پاسخ  و   بالاتر  لیکلروف  تی وضع  یتنش شورتحت   P14L2 نیدر مجموع، لا  گیری:نتیجه

ژن را در    نیا  یساعت پس از اعمال تنش، مشارکت احتمال  24در    انیبا اوج ب   Zm00001d043950یگذرا   انیب  یخشک بوته و عملکرد دانه مشاهده نشد. الگووزن  در  

 آن   کاربرد  دییتأ  هرچند  شد،اب  مطرح  ذرت  در  یشور  تحمل  با  مرتبط  دیکاند  ژن  کی  عنوانبه  تواندیم    Zm00001d043950ن،ینشان داد. بنابرا  یبه شور  هیپاسخ اول

 .د دار ازین ی لیتکم مطالعات به یکول لمو  نشانگر عنوانبه

 .WRKY ی فاکتور رونویس صفات اگروفیزیولوژیک، ذرت،تنش شوری، بیان ژن،  های کلیدی:واژه

 یمقاله پژوهشاله: مق  نوع

 1405/ 08/01 ار آنلاین:تشان، 14/12/1404 یرش:ذپ 25/10/1404 اصلاح:  1404/ 01/09 وع مقاله: دریافت:ن
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 3 . 23-1(، 1)5،  1405غلات،  یوشیمیو ب یوتکنولوژی ان/ بو همکار دهازتقی
 

 

 هدممق

  یا هغل  محصولات  نیترمهم  از  یکی(  .Zea mays L) ذرت

  ع یصنا  هی لاو  مواد  و   دام  خوراک   غذا،  مهم  منبع  و  جهان

 طیشرا  در   آن  دیتول  ی داریپا  حفظ  رو،نیازا  است؛  یلیتبد

 ,Serna-Saldivar)  دارد  ی ادیز  تیاهم  ی طیمح   نامساعد

2016  García-Lara and Serna-Saldivar, 2019;.) 

بالای   پتانسیل  توده و  این گیاه برای تولید زیستبا وجود 

بهدانه آن  عملکرد  پایداری  تأثیر،  تحت  های تنش   شدت 

به غ می یرزیستی،  قرار  خاک،  شوری  از ویژه  شوری  گیرد. 

ی در مناطق خشک  های تولید کشاورزترین محدودیتمهم 

خشک است و گسترش آن در اراضی آبی، تهدیدی و نیمه

محصولات تولید  پایداری  برای  شمار   جدی  به  زراعی 

   . (Qu et al., 2024; Liu et al., 2022)  رودمی 

ذرت به عنوان یک گیاه غیرشورپسند )گلایکوفیت(، دارای  

به   است؛  شوری  تنش  به  متوسط  تا  نسبی  حساسیتی 

غلظت   معرض  در  قرارگیری  که  مولار  میلی   100طوری 

سدیم کاهش  (NaCl)  کلرید  موجب  درصدی   50، 

 ,.Cao et al) شودهای آن می توده )رشد( گیاهچه زیست

عمده (. 2019 بخش  که  آنجا  کشت ای  از  زیر  اراضی  از 

نیمه  ذرت در ؛  اندخشک جهان واقع شده مناطق خشک و 

نواحی که به دلیل نرخ بالای تبخیر و تعرق، مستعد شور  

شدن فزاینده هستند، گسترش این تنش اسمزی و یونی، 

مستقیم   امنیت  تهدیدی  و  تولید  پایداری  برای  جدی  و 

تنش    .(Cao et al., 2021)   رودغذایی جهانی به شمار می 

فرآیندهای فیزیولوژیکی و نموی ذرت را در تمامی شوری،  

راحل م  در  دهد.شدت تحت تأثیر قرار می مراحل زیستی به 

اسمزی   پتانسیل  کاهش  با  ابتدا  شوری  زایشی،  و  رویشی 

محلول خاک و محدود کردن جذب آب، و سپس با تجمع  

یون حد  از  بافت  Cl− و    Na+های  بیش  گیاهی،  در  های 

تعاد خوردن  برهم  یونی موجب  هومئوستازی  و  آب  ل 

می می  همچنین  سدیم  تجمع  با  شود.  رقابت  با  ،  K+تواند 

کاهش  زولی  سیتو  Na/+K+نسبت   این دهدمی را   .

یکپارچگی  کنش برهم  زدن  برهم  با  یونی،  نامطلوب  های 

و  فزاینده(  الکترولیت  )نشت  سلولی  غشاهای 

های کلیدی دخیل در چرخه کلوین و سازی آنزیمغیرفعال 

به   را  گیاه  فتوسنتز جاری  کارایی  الکترون،  انتقال  زنجیره 

 Chattha et al., 2023  Niu et)  کندشدت سرکوب می

al., 2012;.)   شوری همچنین با کاهش محتوای کلروفیل 

روزنهدیوئکاروتنو   هدایت  تغییر  ساختار  ،  به  آسیب  و  ای 

 ;Omoto et al., 2012)   کندبرگ، فتوسنتز را مختل می 

Akram et al., 2011.)    نیز تداوم این در مرحله زایشی 

میا به ختلالات  فتوسنتزی  مواد  تخصیص  و  انتقال  تواند 

نهایت به افت اجزای  های زایشی را کاهش داده و در  اندام

  Hasan et al., 2017)  عملکرد و عملکرد دانه منجر شود

Schubert et al., 2009;.)   

همپاسخ  برآیند  شوری،  تنش  به  ذرت  افزایی های 

و   بیوشیمیایی  فیزیولوژیکی،  پیچیده  سازوکارهای 

پیام  و  مسیرهای  سلولی  مقیاس  در  است.  مولکولی  رسانی 

تعدیل   تجمع  فیزیولوژیکی،  طریق  از  اسمزی  پتانسیل 

گلیسیناسمولیت پرولین،  نظیر  سازگار  بتائین،  های 

 Liang et)  گیردصورت میها  آمینقندهای محلول و پلی

al., 2021  ،) اتم تعرق  کاهش  با  فرآیند  این  با که  سفری 



 4 . .. یسی فاکتور رونو انیب ی و الگو  کیولوژی زیف-اگرو یابیارز
 

 (ABA) واسطه مسیر سیگنالینگ هورمونی اسید آبسزیک

در سطح هومئوستازی  (.Cao et al., 2021) همراه است

در  سدیم  تجمع  از  ممانعت  و  غشا  پتانسیل  حفظ  یونی، 

ناقل  هماهنگ  فعالیت  مستلزم  غشایی سیتوزول،  های 

های ندامنتقال سدیم به اجهت ممانعت از ا)   HKTخانواده  

و   است)  NHXهوایی(  سدیم(  کردن  واکوئولیزه     جهت 

(Yang and Guo, 2018.)   علاوه بر این، تقویت سیستم

گر  جاروبهای  اکسیدانی از طریق تحریک آنزیمدفاع آنتی 

دیسموتاز سوپراکسید  کاتالاز(1SOD) نظیر   ،  (2CAT)   و

پاکسازی گونه (3POD) پراکسیداز در  نقشی حیاتی  های ، 

و پیشگیری از تنش اکسیداتیو ایفا  (4ROS) فعال اکسیژن

فوقانی  (.  Nouman et al., 2016)  کندمی  سطوح  در 

های فیزیولوژیکی و هدایت ژنتیکی، تنظیم بیان این پاسخ 

پیچیده  شبکه  کنترل  تحت  فاکتورهای  بیوشیمیایی  از  ای 

پیشرفت  با  امروزه  دارد.  قرار  در رونویسی  شگرف  های 

های ژنومیکس و متابولومیکس ساختاری، مطالعات فناوری 

در   ژنوم  متابولارتباط  طور به  (5mGWAS) ومگستره 

جایگاه فزاینده شناسایی  برای  کمّیای  صفت   های 

(6QTLs) فیزیولوژیکی پیچیده  صفات  بر    جمله   از   ؛مؤثر 

شوری   متابولیتی  نوسانات از  ناشی  اسمزی  تنش  ،  تحت 

 .(Medeiros et al., 2021) شوندمی  گرفته کاربه

ژن  بیان  مجدد  تنظیم  مولکولی،  سطح  از  در  یکی  ها 

محورهای اصلی سازگاری گیاه با تنش شوری است و این 

 
1 Superoxide dismutase 
2 Catalase 
3 Peroxidase 
4 Reactive Oxygen Species 
5 Metabolomics in genome-wide association studies 
6 Quantitative trait locus 

از  های پیچیده فرایند تا حد زیادی تحت کنترل شبکه  ای 

های قرار دارد. اگرچه خانواده (7TFs) فاکتورهای رونویسی

ا ، bZIP  ،NAC  ،MYB  جمله  از  ها،TFز  مختلفی 

AP2/ERF  ،DREB  و  HSF  به پاسخ  تنظیم  در   ،

به    WRKY های غیرزیستی مشارکت دارند، خانوادهتنش 

پاسخ  تنظیم  در  آن  گسترده  جایگاه  دفاعی،  دلیل  های 

کنش با مسیرهای هورمونی، یکی  برهمسیگنالینگ تنش و  

گروه تنظیم از  مهم  محسوب های  شوری  به  پاسخ  کننده 

.  (Kimotho et al., 2019; Li et al., 2020)  شودمی 

 اتصال به عناصر تنظیمیاز طریق     WRKY های پروتئین 

W-box ژن پروموتوری  نواحی  می در  هدف،  توانند  های 

از ژنبیان مجموعه یونی، ای  های دخیل در هومئوستازی 

پاسخ اکسیداتیو، سیگنالینگ هورمونی و سازگاری با تنش  

خانواده مختلف  اعضای  نیز  ذرت  در  کنند.  تنظیم   را 

WRKY یستی های غیرزسایر تنشه شوری و  در پاسخ ب

شده  اعضای شناسایی  برخی  بیان  تغییر  نمونه،  برای  اند؛ 

های اسمزی  تنش  و   ABAاین خانواده با پاسخ به شوری،  

داده نشان  نیز  عملکردی  مطالعات  و  بوده  که  همراه  اند 

می WRKY برخی ژنها  بیان  پایینتوانند  دست  های 

 ;Du et al., 2017) دمرتبط با تحمل تنش را تنظیم کنن

Niu et al., 2022 .) 

  کننده م ینقش تنظ  یسیرونو  ی فاکتورها  ،یوللکمور سطح  د

شور  ی دیکل تنش  به  پاسخ  ذرتدارند.    ی در  شواهد در   ،

  یمیتنظ   ی هاشبکه   ییا یپو  نیّ مب  کسیپتومیترانسکر
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خانواده  ی اده یچیپ آن  در  که  از    یبزرگ  ی هااست 

،  WRKYخانواده    ی اعضا  ژهیوبه   ،یسی رونو  ی فاکتورها

  تنش   به  یدفاع  ی هاپاسخ   ی سازهماهنگ  در  ی دی نقش کل

  ان، یم  نی ا   در  کنند؛ ی م  فا یا  ی شور

عنوان     Zm00001d043950ژن  یاعضا  از  یکیبه 

  تنش   به  پاسخ  در  ی مؤثر  عملکرد  ،یژن  خانواده  نیا  شاخص

  است داده نشان

ا انتخاب    نیبر  پژوهش    Zm00001d043950اساس،  در 

صورت   WRKYصرفاً تعلق آن به خانواده  ی حاضر بر مبنا

بلکه غربالگر  نیا  نگرفت،  مرحله  در  متاآنال   ی ژن    ز یو 

ژن  یکیعنوان  به   کیپتومیترانسکر  ی هاداده  ی هااز 

شور  ی دایکاند تنش  به  ذرت  پاسخ  با    یی شناسا  ی مرتبط 

بر اساس   داهایکاند  ریبا سا  سهیژن در مقا  ن یا  تیشد. اهم

داده  ی الگو در  آن  با    انیب  ی هاپاسخ  آن  ارتباط  و  ژن 

بررس  طیشرا مورد  ازا  ن ییعت  ی تنش  و   رو،نیشد 

Zm00001d043950  شتر یب  یتجرب   یاعتبارسنج  ی برا  

شواهد حاصل از مطالعات   نکهی. با توجه به ادیانتخاب گرد

به   انیب عملکرد  ی برا  ییتنهاژن  نقش  ژن    کی  ی اثبات 

حاضر    ست،ین   یکاف مطالعه  مستقهدف  عملکرد    میاثبات 

Zm00001d043950  ی و اعتبارسنج  یبلکه بررس  ست،ین  

ا  انیب  ی ولگا دو  در  فنوت  نینبردلایآن  با   یهاپ یذرت 

ژن   نیا  انیب  ی الگو  سهیاست. مقا  ی متضاد نسبت به شور

لا  م  نیدر  و حساس  آ  تواندیمتحمل  که  کند   ا یمشخص 

با تفاوت در تحمل    Zm00001d043950  یسیپاسخ رونو

آ  ی شور و  است  م  نیا  ایمرتبط    ک یعنوان  به   تواندیژن 

تکم  ی برا  اسبمن  یمولکول   ی دایکاند تحمل   یل یمطالعات 

 در ذرت مطرح شود.  ی شور

 هامواد و روش

 مواد گیاهی و طراحی آزمایش

ارزه آگروف  یابیمنظور  بررس  کیولوژیزیصفات   ی الگو  یو 

شور  Zm00001d043950ژن    انیب تنش  دو    ،ی تحت 

واکنش   نبردیا  نیلا  با  شور  ی هاذرت  به  شامل    ،ی متضاد 

ژنوتبه  P14L2  نیلا  لا   پیعنوان  و   MO17  نیمتحمل 

ژنوتبه ا  پ ی عنوان  گرفتند.  قرار  استفاده  مورد    ن یحساس، 

ژنوت نتا  پیدو  اساس  فنوت  جیبر    ن یشیپ  ی پیمطالعات 

لا به به شور   ی دارا   ی ها نیعنوان  متضاد  انتخاب   ی واکنش 

 ی هاسال   در  شیآزما(.  Arzangh et al., 2021)  شدند 

  کیژنت  و  دیتول  گروه  یقاتیتحق  گلخانه  در  1402–1403

فاکتوربه   هیاروم  دانشگاه   ی اهیگ پا   لیصورت  طرح    هیبر 

  شامل   شیزماعوامل آ  .با سه تکرار انجام شد  یکاملاً تصادف

 یو دو سطح شور (MO17و    P14L2) ذرت  پیژنوت  دو

 د. بودن  dS m⁻¹ 8و  2شامل 

گلدان در  گیاهان  قطر  کشت  )به  پلاستیکی    30های 

  + بستر کشت پرلیت  با  متر(  سانتی   25و ارتفاع  متر  سانتی

کشت و پرورش    انجام شد.   2:1ماس با نسبت حجمی  پیت 

ژنتیک گیاهی  گیاهان در گلخانه تحقیقاتی گروه تو و  لید 

مح شرایط  تحت  ارومیه  کنترل دانشگاه  شامل  یطی  شده 

  22  ±  2شب    ی دما  گراد،سانتی   درجه  25  ±  2روز    ی دما

نسب   گراد،سانتی   درجه و  65تا    60  یرطوبت   دوره  درصد 

روشنا  12  نوری  تار  12/    ییساعت  انجام   یکیساعت 

به  گرفت.   به    دنیرس  زمان  تاو  هفته    6مدت  گیاهان 
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)  یبرگ  8  مرحله سیستم  ؛  (V8کامل  اساس  بر 

 Abendroth)  گذاری رشدی دانشگاه ایالتی آیوواشاخص

et al., 2011 )    استاندارد شرایط  این   ینگهدارتحت 

تغذ غذایی    هیشدند.  نیازهای  تأمین  صورت   اهان یگو  به 

هوگلند غذایی  محلول  از  استفاده  با  صورت  8 منظم 

گیاهان   رسیدن  با  هشتبه  پذیرفت.  تیمار  ،  یبرگ مرحله 

سطح شامل  سطح  دو  در  )  شوری   و (  dS m⁻¹2شاهد 

( شوری  تنش  اعمال  dS m⁻¹8سطح  م.  گردید(    نظور به 

پیشگیری از بروز شوک اسمزی ناگهانی در گیاهان، غلظت  

سدیم صورت  در    ،(NaCl)   کلرید  به  ریشه  سیستم 

ساعت افزایش  48تدریجی و طی سه مرحله در بازه زمانی 

 dS m⁻¹8  یافت تا هدایت الکتریکی به مقدار هدف یعنی

گلدان.  برسد الکتریکی  های شاهد  در همین حال، هدایت 

منظور بررسی پاسخ  به   .شدحفظ    dS m⁻¹2ت  در سطح ثاب 

ژن   بیان  زمان  به  وابسته  و  ،  Zm00001d043950اولیه 

برگنمونه  از  زمانبرداری  در   48و    24،  12،  0های  ها 

شد.   انجام  شوری  تدریجی  اعمال  شروع  از  پس  ساعت 

عنوان خط پایه بیان نمونه زمان صفر پیش از آغاز تیمار به

نمون شد.  گرفته  نظر  در  بلافاصه ژن  برگ  در های  له 

در دمای   RNA نیتروژن مایع منجمد و تا زمان استخراج

سانتی   -80 صفات درجه  شدند.  نگهداری  گراد 

در  و  گیاه  رشد  دوره  ادامه  در  زراعی  و  آگروفیزیولوژیک 

اندازه موردنظر  رشد  تجمعی  مرحله  اثرات  تا  شدند  گیری 

عملکرد  و  فیزیولوژیک  وضعیت  رشد،  بر  شوری  تنش 

از    یبردارمونهناست که    نیقابل توجه ا   نکته  .زیابی شودار
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  24،  12  در  و(  تنش  اعمال  از  شی ها در زمان صفر )پبرگ 

 زمان  ی ها نمونه .  شد  انجام  تنش   اعمال  از  پس   ساعت   48  و

 هیاول  تی وضع  نییتع  ی برا  هیپا  ی هانمونه  عنوانبه   صفر

  ه استفاد  مورد  ینسب  انیب   ی هاداده  ی سازنرمال   و  ژن  انیب

  انیب   یزمان  یالگو  ی آمار  لیتحل  که  یحال  در  گرفتند،  قرار

  48  و  24،  12)  تنش  اعمال  از  پس   زمان  سه   اساس   بر  ژن

 د.ش  انجام( ساعت

 مرحله   آغاز   از  کیولوژیزیآگروف  صفات  ی ریگاندازه

آگروفیزیولوژیک  اندازه  د.ش  انجام   یدهتاسل صفات  گیری 

رسیدگی شامل   تا  روز  بوته،  تعداد  ،  کانوپیای  مد،  ارتفاع 

برگ کلروفیل،  زاویه  برگ،  (SPAD)  شاخص  کل  ،  تعداد 

عرض برگ  ،  طول برگ پرچم،  نشت الکترولیت،  قطر ساقه

برگ ،  پرچم آب  نسبی  بوته،  محتوای  خشک  وزن ،  وزن 

غلاف  با  غلاف،  بلال  بدون  بلال  بلال،  وزن  تعداد ،  طول 

با  ،  تعداد دانه در هر ردیف،  ردیف دانه در بلال قطر بلال 

بلال،  هدان چوب  بلال،  قطر  چوب  دانه،  وزن  صد  ،  وزن 

بعد از   طول دانهو    عرض دانه،  ضخامت دانه،  عملکرد دانه

 دهی انجام شد.  مرحله تاسل

 cDNAسنتز و  RNA ارزیابی کیفیت و استخراج

نمونه  RNA استخراج از  از کل  استفاده  با  برگی  های 

سیناکلون،  ) RNX-Plus گرواکنش و  شرکت  ایران( 

دستورالعمطاب با  گرفت. جهت  ق  انجام  سازنده  مل شرکت 

یکپارچگی  و  کیفیت  استخراجنمونه  ارزیابی  شده،  های 

به منظور پایش  (w/v) درصد  1الکتروفورز روی ژل آگارز  

متمایز به   18Sو   28Sباندهای  انجام    rRNAمربوط 

شاخص1)شکل    گرفت و  غلظت  این،  بر  علاوه  های (. 
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از     RNAخلوص   استفاده  اسپکتروبا  فتومتر  دستگاه 

نسبت  9پنانودرا ثبت  و  پایش  طریق  از  جذب  و  های 

  1.9در محدوده استاندارد؛ )  A260/A280فرابنفش شامل

(  2.0بزرگتر از  استاندارد؛  )   A260/A230نسبت ( و  2.1تا  

در   گردید.  نمونهارزیابی  تنها  معیارهای نهایت،  واجد  های 

مورد استفاده     cDNAکیفی استاندارد برای مراحل سنتز

گرفتن نخست  د.  قرار  رشته  سنتز  ابتدا cDNAبرای   ،

کل،     RNAز  ا میکرولیتر  5ای شامل  مخلوط واکنش اولیه

آغازگ  1 آغازگ  Oligo(dT)  ،1ر  میکرولیتر  ر میکرولیتر 

Random Hexamerمخلوط  ،dNTPs    از عاری  آب  و 

با تیمارشده  نهایی  )   DEPCنوکلئاز  حجم   10در 

تهیه   مدت  میکرولیتر(  به  مخلوط  این  در    5شد.  دقیقه 

سانتی   70دمای   منظور  درجه  به  بلافاصله  و  انکوبه  گراد 

زنجیره مجدد  شدن  باز  از  منتقل  جلوگیری  یخ  روی  ها 

بعد،   مرحله  واکنش    4گردید. در  بافر  -M ×5میکرولیتر 

MuLV   رونوشت آنزیم  معکوس  و   M-MuLV)بردار 

Reverse Transcriptase  )آب همراه  به    DEPCبه 

میکرولیتر  20مخلوط افزوده شد تا حجم نهایی واکنش به  

  42دقیقه در دمای ثابت    50برسد. واکنش سنتز به مدت  

گراد اجرا و در ادامه، فرآیند با انکوباسیون در درجه سانتی 

سانتی   80دمای   مدت  گردرجه  به  جهت    5اد  دقیقه 

نمونه غیرفعال  یافت.  خاتمه  آنزیم   cDNAهای  سازی 

درجه   -20زمان انجام آنالیزهای بعدی در دمای  تا    حاصل

 د.  نگهداری شدن گرادسانتی 

 
9 Nanodrop 

 Real-Time PCR ش واکن

طراحی   ژنجهت  اختصاصی   آغازگرهای 

Zm00001d043950  کدکننده    ی دینوکلئوت  ی هایتوال

پا  ژن  نیا گرد  NCBI  یاطلاعات  گاهی از  . دیاستخراج 

در    ت هدفقطعا  ریتکث  ی برا  ی اختصاص  ی آغازگرها  یطراح

PCR   بهره نرم  ی ری گبا  و    Oligo 7  یتخصص  ی افزارها از 

Primer3Plus   .گرفت با    انجام  آغازگرها  اختصاصیت 

از ویژگی  BLAST  استفاده  و  ترمودینامیکی  بررسی  های 

، ساختارهای ثانویه و GC  ، درصد(Tm)  شامل دمای ذوب

نرم با  دایمر  ش  OligoAnalyzer  افزارتشکیل    د ارزیابی 

ک  ها با استفاده از تکنیبررسی بیان نسبی ژن.  (1)جدول  

Real-Time PCR  رنگ بر   در   SYBR Green  مبتنی 

انجام شد.    Rotor-Gene Q 6000 (QIAGEN)  دستگاه

بیولها  واکنش تکرار  سه  نهایی  ژیک  وبا  حجم    5/12در 

 Sina Green ×میکرولیتر مخلوط    25/6  میکرولیتر شامل

HS-qPCR 2  (د  فاقROX)  ،5/0 هر  رولمیک از  یتر 

آب بدون میکرولیتر    4و   cDNA میکرولیتر  25/1آغازگر،  

ش انجام  شامل  د.  نوکلئاز  حرارتی  چرخه  شرایط 

 10گراد به مدت  درجه سانتی   95اولیه در    سازی واسرشت

سپس   و  شامل    40دقیقه   95در    سازی واسرشتهچرخه 

سانتی  مدت  درجه  به  در   15گراد  آغازگرها  اتصال  ثانیه، 

مدت    ینه به  دمای  در    60به  گسترش  و  درجه   72ثانیه 

به مدت  سانتی  پایان، منحنی ذوب   40گراد  بود. در  ثانیه 

شد رسم  تکثیر  محصولات  اختصاصیت  بررسی    جهت 

ژ(2)شکل   استفاده  بهActin ن  .  داخلی  مرجع  ژن  عنوان 

نرم داده  انسیوار   هیتجزد.  ش از  استفاده  با    SASافزار  ها 
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2-ها بر اساس روش ژن ینسب  انی( انجام شد. ب 9.4)نسخه 

CTΔΔ  (Livak and Schmittgen, 2001)   از پس 

به ژن مرجع محاسبه گرد  ی سازنرمال  . نمودارها دینسبت 

نرم از  استفاده    شدند.   میترس  Microsoft Excelافزار  با 

  یاچنددامنه  آزمون  از  استفاده  با  مارهایت  ن یانگیم   سهیمقا

 در سطح احتمال (Tukey’s HSD) یتوک

 د. انجام ش (P ≤ 0.01) ددرص 1 

 

 

 به 4و  2، 1 یهاچاهک ریدر تصو ر،یدر تصو) مطالعه نیاستخراج شده در ا RNA تیفیاز ک یانمونه  -1شکل 

 یداراسه چاهک  هرهستند،  RNA گنالیس یداراو  مختلف یهادر زمان  MO17 و P14L2 به مربوط بیترت

RNA تاس واضح یباند یالگو و صیتشخمناسب؛ با مقدار قابل یبا الگو یبوزومیر.) 

Figure 1. Representative gel electrophoresis image showing the quality of total RNA extracted 

in this study 

 

 مشخصات و اطلاعات مربوط به آغازگرهای ژن مورد مطالعه -1جدول 

Table 1. Characteristics and details of the primers used for the studied genes 

 نژنام 
Gene name   

 شماره دسترسی
Accession Number 

 (’5 ’3توالی آغازگر )
Primer Sequence (5′→3′) 

 (دمای اتصال ) 
Annealing 

temperature 

Zm00001d043950 Zm00001d043950 
F: GTAACATCCAGCCCTGAATCG 

R: GGAAAGGCAAATCAAGGACCG 
59.80 

 

Figure 1. Representative gel electrophoresis showing the quality and integrity of the extracted 

total RNA in this study 
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، دما )درجه xمحور  .Real Time PCRواکنش  در مطالعه موردZm00001d043950 ن ژ ذوب منحنی -2شکل 

مشتق تابع فلورسنس در مقابل دمای   بتبه عبارتی نس(. dF/dTاست ) dTبه  dF، نسبت yگراد(  و محور سانتی

 باشد.دهنده میزان تغییرات فلورسنس در واکنش میذوب است که نشان 

Figure 2. Temperature melting curves of studied of Zm00001d043950 gene in real-time PCR in 

Zea mays L. under 8 ds/m salt stress. In all curves, X-axis represents the temperature (̊C) and Y-

axis represents the dF/dT ratio. dF/dT ratio is the derivative of the function ‘fluorescence vs. 

temperature melting’ that represents the rate of the fluorescence variation in the reaction. 

 

 نتایج و بحث

تنش  جینتا که  داد  تغ  ی شور  نشان   رات ییموجب 

برخ  ی دار ی معن وضع  ی دیکل  ی ها شاخص  یدر    تیرشد، 

فنولوژ  ی فتوسنتز ژنوت  ی و  و   پیدو  شدت  اما  شد،  ذرت 

ب پاسخ   نیا  ی الگو بود. در شرا  هاپ ی ژنوت  ن یها   ط یمتفاوت 

رس MO17 و  P14L2نرمال،   تا  روز  تعداد  نظر    یدگ یاز 

معن آن  ی دار ی تفاوت  رشد  دوره  و  به نداشتند   ب یتترها 

اعمال تنش شور   33/130و    67/131 با  بود.  دوره    ،ی روز 

ژنوت دو  هر  ا  افت،یکاهش    پیرشد  در  نیاما   کاهش 

MO17 کهی طوربه بود؛ دتریشد اریبس DTM   33/130از  

توانست  P14L2 که   یدر حال  افت،یروز کاهش    71.67به  

ا  33/83 کند.  را حفظ  دوره رشد خود  از  اختلاف   نیروز 

شور )جدول  P = 0.0014) بود  داریمعن  ی تحت  و  (2؛ 

م به  MO17 که  دهدی نشان    تیحساس P14L2 نسبت 

 مرحله   وارد  زودتر  و   داشته  ی شور  به  ی شتر یب  کیفنولوژ

 در   رشد  دوره  دیشد  شدن  کوتاه.  است  شده  یدگیرس

  انتقال  و   فتوسنتز  تداوم  فرصت  تواندی م  حساس  پیژنوت

  طول   حفظ  که  یحال  در  کند،   محدود  را  دانه  به  لاتیمیآس

  منبع  تیامکان استمرار فعال P14L2 در  رشد   دوره  شتریب

فنولوژ .  کندیم  فراهم  را  دانه  شدن  پر  و دو    کیتفاوت 

وضع  پ یژنوت ن آن  ی فتوسنتز  تی با  داشت.    یهمخوان  زیها 

کلروف شرا  لی شاخص  برابر   P14L2 در  نرمال  طیدر 

ها آن  نیبود و اختلاف ب   09/36برابر   MO17 و در  13/50

 ، ی تحت تنش شور. (2؛ جدول P = 0.0465) بود رادی معن
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در   افت،یکاهش    68/41به   P14L2 در SPAD مقدار

اختلاف   کهی طوربه   د؛ یرس  17/29به   MO17 که در  یحال

ژنوت  نیب ا  پیدو   = P) بود  داری معن  اریبس  طیشرا   نیدر 

جدول  0.0006 بخش    P14L2  ن،یبنابرا (.2؛  توانست 

 ط یشرا  در   را  خود  برگ  ی ازه یرنگ  تیظرف   از  ی شتریب

  یدتر یکاهش شد MO17 که  یحال  در  کند،  حفظ  ی شور

 یبرا  لیکلروف  که  آنجا  از.  داد  نشان  لیکلروف  شاخص  در

  حفظ   است،  ی ضرور  فتوسنتز  تداوم  و  ی نور   ی انرژ  جذب

  یداریپا  مهم  ی هامؤلفه  از  یکی  تواندی م  آن  ینسب

 د. باش ی تحت شور P14L2 کیولوژیزیف

 ط یشرا  در.  داد  نشان  را  ی مشابه  ی والگ  زین  غشا  ی داریپا

 و در  %89/31برابر   P14L2 در  تیالکترول  نشت  ،ی شور

MO17   پیژنوت  دو  نیبود؛ اگرچه اختلاف ب  %33/61برابر  

 = P) دینرس  ی دار ی معن  حد  به  %5  سطح  در  صفت  نیا   در

  ب یدهنده آسشده نشان (، روند مشاهده2؛ جدول  0.0547

ا P14L2 در  کمتر  ییغشا نشت    شتر یب   تی لکترولبود. 

  یکپارچگی  در   اختلال  و  ییغشا  بیآس  شی افزا   با  معمولًا

 .است  همراه یطیمح ی هاتنش  به پاسخ در هاسلول 

 در   را  پیژنوت  دو  کیولوژیزیف  تفاوت  زی ن   ی کانوپ  ی ماد

برابر   P14L2 یکانوپ  ی دما .  داد  نشان  نرمال  طیشرا

 مقدار در  نیکه ا  یبود، در حال  گرادی درجه سانت  87/25

MO17   نی و اختلاف ب  دیرس  گرادی درجه سانت  28/ 63به  

 ی دما (.2؛ جدول  P = 0.0078) بود  داری معن  پیدو ژنوت

 تبادل  و  تعرق  شتریب  تیفعال  با  تواندی م  یکانوپ  ترن ییپا

  ت یوضع  با  و  باشد  مرتبط  مطلوب  طیشرا   تحت  ی گاز

در شرا  یهمخوان P14L2 بهتر  ی فتوسنتز   تنش   طی دارد. 

به    بیترت به MO17 و P14L2 یپکانو  ی دما  ،ی شور

ها و اختلاف آن  دیرس  گرادیدرجه سانت  87/27و    53/28

 (.  2؛ جدول P = 0.5215) نبود داری معن

  در  رشد،  دوره   طول  و  ی فتوسنتز   تیتفاوت در حفظ وضع

  منعکس   دانه   عملکرد  و  یستیز   عملکرد  در  دیبا  تینها

  با  ابقطم   کاملاً  پیژنوت  دو  ی عملکرد  پاسخ  حال،نیباا  شود؛

در  P14L2 کی ولوژیزیف  ی برتر بوته  خشک  وزن  نبود. 

در  372برابر   P14L2 در  نرمال  طیشرا و   MO17 گرم 

 بود  داریها معن آن  ن یگرم بود و اختلاف ب   33/187برابر  

(P = 0.0271  2؛ جدول).  شور در  وزن خشک    ،ی تحت 

P14L2    در  و  33/291به  MO17  212    و   دیرسگرم

ژنوت جدول  P = 0.2594) نبود  داری معن   هاپ یاختلاف  ؛ 

ز P14L2 اگرچه  ن،یبنابرا  .(2 نظر   روند   تودهستیاز 

 . شد ی برتر نیا کاهش موجب ی شور داشت، ی ترمطلوب

  دو  نیب  ی دار ی معن  تفاوت  زین  دانه  عملکرد  راستا،  نیدر هم

از   P14L2 عملکرد.  نداد  نشان  ی شور  تحت  پیژنوت

شرا  35/50 به    طی در  شور  85/32نرمال  کاهش    ی تحت 

  55/39به    32/24از   MO17 که عملکرد  یدر حال  افت،ی

 طیدر شرا  پیاختلاف عملکرد دو ژنوت  ن،ی با وجود ا  د؛ یرس

  جهینت   نیا.  (2؛ جدول  P = 0.6582) نبود  داریمعن  ی شور

م  ی اجزا   ی بررس  تیاهم نشان  را   را یز  دهد،ی عملکرد 

نها ظرف  ییعملکرد  تابع  ز  ی فتوسنتز  تی تنها   توده ستی و 

بلال و    ی ساختار  ی هایژگیو  ریتحت تأث  تواندی و م  تسین

تخص ن  ص ینحوه  گ  زیمنابع  شراردیقرار  در   طی. 

 داشت   بلال  در  ی شتریب   دانه   فی تعداد رد   MO17،ی شور

برابر   67/15) اP14L2در    فیرد  67/12در  اگرچه   ن ی(، 
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 (.P = 0.4334د )نبو  داری معن  ی آمار  نظر  از  زین  اختلاف

 KRN در  ی عدد  تفاوت  که  کرد  رحمط  توان ی م  ن،یبنابرا

را  MO17 در  منبع   تیاز کاهش ظرف  یممکن است بخش 

باا باشد؛  کرده   اختلاف   نبود   لیدل  به  حال،ن یجبران 

 ی ریتفس  احتمال  کی  عنوانبه   دیبا  سمیمکان  نیا   دار،ی معن

  صفت    نی او    .شود  گرفته  نظر  در  یقطع  جهینت  کی  نه  و

 و  کرده  عمل   ی عملکرد  ریگضربه  کی  عنوان  به  ی ساختار

  شده  حساس  نیلا   نیا  در  دانه  عملکرد  دیشد  افت  از  مانع 

داده  (.2)جدول    تاس مجموع،    ک ی ولوژیز یاگروف  ی هادر 

  شتر یب  ی شور   تحت   پیژنوت  دو  یاصل  تفاوت  که   دادند  نشان

  در   تا  شد  آشکار  ی فنولوژ  و  منبع  ی ندهایفرا  ی دار یپا  در

ب P14L2 ه.دان  یینها  عملکرد حفظ   ل، یکلروف  شتر یبا 

دوره   تریغشا و حفظ طولان  ی داریکاهش کمتر شاخص پا

الگو شرا  ی ترسازگار  کی ولوژیزی ف   ی رشد،   ی شور  طیبا 

مقابل، در  داد.  شد   MO17نشان  کاهش    شاخص  دتریبا 

 ی هانشانه  رشد،  دوره  توجه  قابل   شدن  کوتاه   و  لیکلروف

 نشان   زودرس  یدگیرس  و  کیولوژیزیف  بیآس  از  ی شتریب

  و   خشک  وزن  در  داری معن  تفاوت  عدم   ن،یا  وجود  با.  داد

  ریتأث  تحت  یینها  عملکرد  که   است  آن  انگریب  دانه  عملکرد

 صیتخص  و  مخزن  منبع،  ی ندهایفرآ  از  ی امجموعه

 اساس   بر  را  ی شور  تحمل  توانیقرار دارد و نم آسیمیلات

  مانند  یصفات   ن،یبنابرا.  کرد  یابیارز  منفرد  صفت  کی

 عنوان به   توانندی م  رشد   دوره  حفظ   و  لیکلروف  ی داریپا

 پاسخ   کیتفک  ی برا  ارزشمند  ک یولوژیزیف  ی هاشاخص

  که  یحال  در  شوند،  گرفته  نظر  در  ی شور  به  هاپ یژنوت

  منبع  تی ظرف  به  همزمان  توجه  با  دیبا  دانه  عملکرد  ریتفس

 د. ریگ انجام  عملکرد ی اجزا و

 

در این مطالعه، تفاوت پاسخ فنولوژیک دو لاین به شوری 

الزاماً از یک مسیر  حمل به شوری در ذرت  نشان داد که ت

نمی پیروی  می واحد  و  حفظ  کند  از  ترکیبی  حاصل  تواند 

بندی رشد باشد. در  فرایندهای فیزیولوژیک و تعدیل زمان

نرمال، طول دوره رشد تفاوت  MO17 و P14L2 شرایط 

رسیدگیمعنی  دوره  شوری،  تحت  اما  نداشت،   داری 

MO17  معنی به کوتاهطور  کهتداری  حالی  در  شد،   ر 

P14L2   .کرد حفظ  را  خود  رشد  دوره  از  بیشتری  بخش 

 MO17 ای از حساسیت بیشترتوان نشانهاین الگو را می

  .به اثرات شوری بر تداوم رشد و نمو دانست

پیامدهای  کوتاه شدن دوره رشد تحت شوری می از  تواند 

فشار اسمزی و یونی و اختلال در رشد و نمو باشد. شوری  

و عناصر  کاهش  با   پتانسیل آب، محدود کردن جذب آب 

اختلالات   و  یونی  سمیت  ایجاد  ادامه  در  و  غذایی 

 دهد متابولیکی، رشد و توسعه ذرت را تحت تأثیر قرار می 

(Li et al., 2023; Jiang et al., 2024.)   همین در 

وری ش( نشان دادند که  2015و همکاران )  Farooqراستا،  

م  یونی،  سمیت  و  اسمزی  فشار  ایجاد  بر  با  یعلاوه  تواند 

فتوسنتز،   در  اختلال  برگ،  رشد  و  کاهش  پیری  تسریع 

تغییر تخصیص مواد فتوسنتزی، مسیر طبیعی رشد زایشی 

دهد تغییر  داده.  را  نشان  نیز  اخیر  پاسخ  مطالعات  که  اند 

به  شوری  به  و  ذرت  است  ژنوتیپ  به  وابسته  شدت 

مژنوتیپ  قادرندتحملهای  تأخیر    تر  به  را  برگ  پیری 
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دارند و در نتیجه  تری  دوره پر شدن دانه طولانی  انداخته،

می  تولید  تنش  شرایط  در  پایدارتری    کنندعملکرد 

(Vennam et al., 2024 .) 

 

گیری شده در دو ژنوتیپ ذرت با واکنش میانگین، اشتباه استاندارد و آزمون تی برای صفات اندازه -2جدول  

 دسی زیمنس بر متر(  8و شوری  2متفاوت به تنش شوری )شرایط نرمال 
Table 2. Means, standard errors, and t-test values for traits measured in two maize genotypes 

with contrasting responses to salinity under normal (2 dS m⁻¹) and saline (8 dS m⁻¹) conditions 

 صفت
Character 

Abbreviate 
 اختصار 

 P14L2  MO17  

Pr > F 
 واریانس 
Variances 

مقدار  

 تی
t Valu

e 

Pr > |t| 

Salinity 

(dS m⁻¹) 
سطح 

 شوری 

 میانگین
Mean 

اشتباه 

 استاندارد 
Std 

Error 

 میانگین
Mean 

اشتباه 

 استاندارد 
Std 

Error 

روز تا رسیدگیتعداد    
Days to maturity 

DTM 
2 131.67 1.67 130.33 0.33 0.0769 Equal 0.78 0.4766 

8 83.33 1.33 71.67 0.67 0.4 Equal 7.83 0.0014 

 دمای کانوپی 
Canopy temperature 

CT 
2 25.87 0.37 28.63 0.42 0.8826 Equal 4.95 0.0078 

8 28.53 0.93 27.87 0.2 0.0911 Equal 0.7 0.5215 

   (SPAD) شاخص کلروفیل
Chlorophyll index 

(SPAD) 
CHL 

2 50.13 2.62 36.09 4.18 0.5626 Equal 2.85 0.0465 

8 
41.68 0.74 29.17 1.03 0.6796 Equal 9.84 0.0006 

 نشت الکترولیت 
Electrolyte leakage 

EL 
2 60.78 1.14 46.69 8.16 0.0385 Unequal 1.71 0.2247 

8 31.89 5.94 61.33 9.2 0.588 Equal 2.69 0.0547 

 وزن خشک بوته 
Plant dry weight 

PDW 
2 372 12.7 187.33 52.72 0.1097 Equal 3.41 0.0271 

8 291.33 27.24 212 53.93 0.4065 Equal 1.31 0.2594 

ل بلادر  تعداد ردیف دانه  

(KRN) 
Kernel row number 

(KRN) 

KRN 

2 12.67 0.67 14 1.15 0.5 Equal 1 0.3739 

8 12.67 1.76 15.67 2.96 0.5234 Equal 0.87 0.4334 

 ( HKW) وزن صد دانه
100-kernel weight 

HKW 
2 22.06 2.03 18.04 7.19 0.5262 Equal 0.29 0.7834 

8 18.54 2.52 16.97 2.13 0.2933 Equal 1.08 0.3411 

  (GY) عملکرد دانه
Grain yield (GY) 

GY 
2 50.35 13.19 24.32 4.65 0.1478 Equal 0.54 0.6189 

8 32.85 3.27 39.55 13.05 0.8348 Equal 0.48 0.6582 

 

فنولوژیک   دو   شده مشاهدهتفاوت  کلروفیل  وضعیت  با 

هم  نیز  شاخصژنوتیپ  نرمال،  شرایط  در  بود.    راستا 

  09/36برابر   MO17 و در  13/50برابر   P14L2 کلروفیل

 .(2؛ جدول  P = 0.0465) دار بودبود و این اختلاف معنی 

 MO17 و در  68/41به    P14L2 در  SPADتحت شوری،  

 دار بودرسید و اختلاف دو ژنوتیپ بسیار معنی 17/29به  

(P = 0.0006 .) مقدار شرایط   SPAD اگرچه  به  نسبت 

ن نوتیپ کاهش یافت، کاهش توصیفی آنرمال در هر دو ژ

بود.    %2/19حدود   MO17 و در  %9/16حدود   P14L2 در

شاخص  نه   P14L2بنابراین،   از  بالاتری  اولیه  مقدار  تنها 

بلک داشت،  مطلق کلروفیل  مقدار  نیز  شوری  شرایط  در  ه 

، اختلال  ⁻Clو ⁺Na زیرا تجمعبیشتری از آن را حفظ کرد.  

توانند های فعال اکسیژن می هدر تعادل یونی و افزایش گون

تخری و به  تیلاکوئیدی  غشاهای  به  آسیب  کلروفیل،  ب 
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نتیجه، کاهش  کاهش ظرفیت فتوسنتزی منجر شوند ؛ در 

پیامد  نخستین  از  یکی  اکسیداتیو در  کلروفیل  های آسیب 

استژنوتیپ  شوری  به  حساس   های 

(Balasubramaniam et al., 2023; Tammam et 

al., 2023  .)ژنوتیپ مقابل،  دلیل  در  به  متحمل  های 

سامانه  از  آنتی برخورداری  تنظیم  های  کارآمدتر،  اکسیدانی 

های سازگار مانند  یونی و تجمع اسمولیتبهتر هموستازی  

غشاهای  از  محافظت  در  بیشتری  توانایی  پرولین، 

ازای دارند؛  کلروفیل  حفظ  و  محتوای نتیلاکوئیدی  رو، 

به  شاخصکلروفیل  از  یکی  قابل  عنوان  بیوشیمیایی  های 

ژنوتیپ  شناسایی  برای  شوری اعتماد  به  متحمل  های 

شده نابراین، ب(.  Zamani et al., 2024)ت  اس   معرفی 

می  P14L2 برتری  را  کلروفیل  شاخص  نظر  توان  از 

بیشتر دستگاه فتوسنتزی در عنوان نشانه به پایداری  از  ای 

مقدار  افزایش  صرفاً  نه  گرفت،  نظر  در  شوری  برابر 

فعالیت    .کلروفیل و  کلروفیل  حفظ  در  تفاوت  واقع،  در 

تبیین نیز فتوسنتزی،  لاین  دو  فنولوژیک  تفاوت  کننده 

ز در  هست؛  برگ  پیری  تسریع  بروز    MO17یرا  به 

اجباری  منجر    رسیدگی  دانه  پر شدن  دوره  کوتاه شدن  و 

در   فتوسنتزی  فعالیت  تداوم  که  حالی  در    P14L2شد، 

استمرا و  نمو  طبیعی  روند  حفظ  مواد  امکان  انتقال  ر 

نیز   اخیر  مطالعات  ساخت.  فراهم  را  دانه  به  فتوسنتزی 

داده ژنوتیپ نشان  که  کهاند  فعالیت    هایی  حفظ  به  قادر 

فتوسنتزی و تأخیر در پیری برگ هستند، معمولًا دوره پر 

ملکرد پایدارتری در شرایط تنش  تر و عشدن دانه طولانی

الگوی   (.Jian et al., 2024; Niu et al., 2024)  دارند

داد نشان  نیز  پوشش  تاج  به   دمای  لاین  دو  پاسخ  که 

نمی را  تبادلات  شوری  شاخص  یک  اساس  بر  صرفاً  توان 

پوشش تاج  دمای  نرمال،  شرایط  در  کرد.  تفسیر   گازی 

P14L2  ازپایین این  MO17 تر  شوری  تحت  اما  بود، 

از بین رفت و تفاوت بین دو لاین معنی نبود.  اختلاف  دار 

یط نرمال  تر تاج پوشش در شرا بنابراین، اگرچه دمای پایین 

بیشتر  می  تعرقی  فعالیت  یا  بهتر  آبی  وضعیت  با  تواند 

این تفسیر با مطالعات اخیر روی ذرت سازگار   سازگار باشد

داده نشان  که  روزنهاست  هدایت  کاهش  تعرق اند  و    ای 

با افزایش دمای کانوپی همراه باشدتحت شوری می   تواند 

(Vennam et al., 2024 .) 

زی آشکار ستتفاوت  را  دیگری  مهم  نکته  نیز  توده خشک 

توده خشک بیشتری  در شرایط نرمال زیست P14L2 د.کر

با آن  اختلاف  شوری  تحت  اما  دار  معنی  MO17 داشت، 

نشان   الگو  این  اولیهمینبود.  مزیت  که  از  P14L2 دهد 

نظر رشد رویشی در محیط بدون تنش، در شرایط شوری 

ا یافته  فیزیولوژیکتا حدی کاهش  بنابراین، تحمل   ست. 

P14L2   نیست؛ رشد  کاهش  از  کامل  مصونیت  معنای  به 

و حفظ   آسیب  کاهش شدت  معنای  به  است  ممکن  بلکه 

حس ژنوتیپ  با  مقایسه  در  حیاتی  عملکردهای  اس  نسبی 

داده نشان  نیز  ذرت  روی  گسترده  مطالعات  که  باشد.  اند 

می بهشوری  ماده تواند  تجمع  رشد،  همزمان  خشک،    طور 

قرار رنگیزه  تأثیر  تحت  را  یونی  تعادل  و  فتوسنتزی  های 

پاسخ  این  شدت  و  ژنوتیپ دهد  بین  متها  استها   فاوت 

(Gao et al., 2016; Li et al., 2026 .) 
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، عملکرد دانه دو لاین P14L2  با وجود برتری فیزیولوژیک

اختلاف   شوری  نشان معنی تحت  یافته  این  نداشت.  داری 

به  می  الزاماً  مطلوب  فیزیولوژیک  وضعیت  حفظ  که  دهد 

نمی  منجر  بالاتر  ذرت عملکرد  نهایی  عملکرد  زیرا  شود، 

و   آسیمیلات  تولید  برای  منبع  ظرفیت  تعامل  حاصل 

 & Leeت ) ی دریافت و ذخیره آن اسظرفیت مخزن برا

Tollenaar, 2007  .) اگرچه با حفظ     P14L2 بنابراین، 

کلروفیل، پایداری نسبی غشا و تداوم رشد، ظرفیت    بیشتر

افزایش  به  مزیت  این  کرد،  حفظ  بهتر  را  خود  منبع 

محدودیت معنی  نشد.  منجر  دانه  عملکرد  مرحله دار  های 

تولیدمثلی، از جمله کاهش تشکیل یا بقای دانه و اختلال 

آسیمیلات انتقال  می در  محدودشدن تواها،  موجب  نند 

به عملکرد تحت شوری ش با اختلال وند؛  آنکه شوری  ویژه 

 Gao et)  در انتقال قند به دانه و رشد مخزن همراه است

al., 2024; Muhammad Farooq et al., 2015). 

در دانه  ردیف  تعداد  بیشتر   MO17 اگرچه  شوری  تحت 

معنی  اختلاف  این  بنابرابود،  نبود؛  نمی دار  را ین  آن  توان 

شده تلقی کرد. همچنین، نبود  جبرانی اثباتیک سازوکار  

معنی  میتفاوت  نشان  دانه  صد  وزن  در  که  دار  دهد 

در  تفاوت مشخص  تفاوت  به  لاین  دو  فیزیولوژیک  های 

اندازه نهایی دانه منجر نشده است. در مجموع، این الگو بر  

 تحت  ذرت  عملکرد  تعیین  در  مخزن–اهمیت تعادل منبع

  فتوسنتزی   ظرفیت  حفظ  اثر  زیرا  کند،می  تأکید  شوری 

 برای   کافی  ظرفیت  از  مخزن  برخورداری   صورت  در  تنها

 منجر   عملکرد  افزایش  به  تواندمی   هاآسیمیلات  از  استفاده

 (. Liao et al., 2024) شود

مجموع،   سازگار  P14L2در  فیزیولوژیک  با الگوی  تری 

پایداری   کلروفیل،  بیشتر  حفظ  با  که  داد  نشان  شوری 

بااین بود؛  برتری نسبی غشا و تداوم رشد همراه  حال، این 

عملکرد   باید به  شوری  تحمل  بنابراین،  نشد.  منجر  بالاتر 

منبع،  به ظرفیت  تعامل  حاصل  و  صفتی چندجزئی  عنوان 

نظر  در  مخزن  ظرفیت  و  فنولوژیک  تنظیم  غشا،  پایداری 

شاخص تلفیق  اصلاحی،  دیدگاه  از  شود.  های گرفته 

می عملکرد  اجزای  با  یونی  و  به  فیزیولوژیک  نسبت  تواند 

یک   از  منفرد،استفاده  دقیق   صفت  برای معیار  تری 

ژنوتیپ  کندشناسایی  فراهم  متحمل   Iftikhar et)  های 

al., 2024; Zaidi et al., 2022  .) این وجود  با 

فیزری برت اختلاف های  لاین  دو  دانه  عملکرد  یولوژیک، 

سازوکارهای معنی  پیچیدگی  بیانگر  که  نداد  نشان  داری 

کننده عملکرد در ذرت است. عملکرد نهایی حاصل  تعیین 

منبعبرهم  ظرفیت  میان  مخزن کنش  ظرفیت  و  و  بوده 

می مؤلفه  دو  این  از  یکی  توسط  کاهش  حدودی  تا  تواند 

اند که در  نیز نشان داده  العات اخیردیگری جبران شود. مط

به عملکرد،  اجزای  پایداری  تنش،  ویژگی شرایط  های ویژه 

  کندساختاری بلال، نقش مهمی در حفظ عملکرد ایفا می 

(Gao et al., 2024  .)  پژوهش حاضر، اگرچه  درP14L2  

طولانی و  غشا  سلامت  کلروفیل،  حفظ  طریق  شدن  از  تر 

ظرفیت    و تأخیر در پیری برگ استوار  دوره پر شدن دانه

اما   کرد،  حفظ  را  تعداد   MO17منبع  از  برخورداری  با 

و  دانه  اندازه  از کاهش  بخشی  بلال،  دانه در  بیشتر ردیف 

جبران اجزای   ایند.  افت فعالیت فتوسنتزی را جبران نمو

دو لاین  عملکرد فیزیولوژیک  اختلاف  موجب شد  احتمالًا 
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معنی اختلاف  نشود.به  منجر  دانه  عملکرد  در  نظر  ا  دار  ز 

افزایش و   EL زیستی،  غشا  نفوذپذیری  افزایش  با  معمولًا 

اثر تنش اکسیداتیو و یونی همراه است  .  آسیب سلولی در 

از   الکترولیت شاخصی  یکپانشت  و اختلال در  رچگی غشا 

با افز معمولًا  آن  افزایش  و  است  سلولی  نفوذپذیری  ایش 

شوری  تحت  غشا  ساختار  در  اختلال  و  اکسیداتیو  آسیب 

های ذرت  ای روی ژنوتیپهمراه است. در مطالعات مقایسه

ژنوتیپ  در  الکترولیت  نشت  افزایش  حساسنیز  تر  های 

اس شده  گزارش  ) شدیدتر   ;Gao et al., 2016ت 

Zamani et al., 2024  .) پژوهش این  نتایج  بنابراین، 

می  مینشان  ذرت  در  شوری  تحمل  که  دو  دهد  از  تواند 

طر  از  منبع  حفظ  نخست،  شود؛  حاصل  مکمل    ق یمسیر 

گیا دوم، هسبزمانی  و  فتوسنتز،  استمرار  و  غشا  سلامت   ،

بلال.  ساختاری  صفات  طریق  از  مخزن  ظرفیت  حفظ 

برنامه ازاین های اصلاحی رو، تلفیق این دو گروه صفت در 

تواند راهبرد مؤثرتری برای توسعه ارقام ذرت با عملکرد می 

 ;Chibane et al., 2024)  پایدار در شرایط شوری باشد

Khan et al., 2024; Li et al., 2023 .) 

 Zm00001d043950 تجزیه واریانس بیان نسبی ژن 

تحل تجز  جینتا  لیدر  از    ان یب  ی هاداده  انسیوار  هی حاصل 

که اثر زمان بر  نشان داد    جینتا  Zm00001d043950  ژن

، در (P<0.0001) بود  داری معن  اریبس  ژن  نیا  ینسب   انیب

اصل  یحال اثر  ا ،  دنبو  داریمعن   نیلا   یکه    ،حال  نیبا 

جدول  P<0.01) بود  داری معن  نیلا   ×  زمان   کنشبرهم  ؛ 

 زمان  طول  در  ژن  انیب  راتییتغ  روند  دهدی (، که نشان م3

 .نبود کسانی نیلا دو در

 

 های ذرتی در لاینتنش شورنرمال و  طی تحت شرا Zm00001d043950ژن نسبی  ان یب انسیوار هیتجز -3جدول 
Table 4. Analysis of variance (ANOVA) for the relative expression of the Zm00001d043950 gene 

under normal and salinity stress conditions in maize lines 

 منابع تغییرات 
Source of variation 

 درجه آزادی 
Degree of freedom 

Mean square 

Zm00001d043950 

 زمان 
Time 

2 ***0.592 

 لاین 
Line 

1 ns0.0001 

لاین  × انزم  
Line × Time 

2 **0.334 

ي آزمایشي خطا  
Experimental error 

12 0.019 

 تغییرات ضریب 
Coefficient of variation 

 28.09 

 داری معن ریغ nsو  0/ 0001در سطح احتمال ی  داری *** معن

*** indicate statistical significance at the p < 0.0001 probability level; ns, not significant. 
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   Zm00001d043950الگوی بیان نسبی ژن 

بررس ،  Zm00001d043950ن  ژ  ی نسب  انیب  ی الگو   یدر 

برهم و  زمان  لا اثر   × زمان  م  نیکنش  ژن    انیب  زانیبر 

تغ(P<0.0001) بود   داری معن داد  نشان  که   ان یب  راتیی، 

لا دو  در  زمان،  طول  در  بر   کسانی  یک یژنت  نیژن    نبود. 

مقا آزمون  هان ی انگیم  سهیاساس  سطح   Tukey با  در 

لا   1احتمال   در  م(R) مقاوم  نیدرصد،  از    انیب  زانی،  ژن 

ساعت    24در    01/1ساعت به حدود    12در    07/0حدود  

در    افتی  شیافزا ب  24و  به  خود    نیشتریساعت  مقدار 

به   24ژن در    انی . بدیرس از   شتریب   ی داری طور معنساعت 

  ن یکه ب   ی ود، در حالب  عتسا  48و    12  شده درثبت   ریمقاد

 ن یلا   در.  د نش  اهدهمش  ی دار ی ساعت تفاوت معن  48و    12

  ب یترتساعت به  24و    12ژن در    انیب  زانی، م(S) حساس

ب  68/0و    62/0حدود   و  تفاوت   نیا  نی بود  زمان  دو 

ا  ی دار ی معن با  نداشت.  ب   نیوجود  در    انیحال،    48ژن 

حدود   به  دو  نسبتکه    افتیکاهش    18/0ساعت  هر   به 

به   24و    12زمان   معنساعت  بود.    ی داری طور  کمتر 

نیدر لا   ن،یبنابرا   ان یب  ی مقدار عدد   نیشتریب  زین حساس 

ا  24در   اما  شد،  مشاهده  با    نیساعت  ساعت    12مقدار 

معن لا   سهی مقا.  تنداش  ی دار یتفاوت  زمان   نیدو  هر  در 

در   که  داد  م   12نشان  لا   انیب  زانیساعت،  در    ن ی ژن 

بهS)  حساس م(  لا  شتریب  ی دار ی عنطور  )  نیاز  (  Rمقاوم 

در   م  24بود.  اگرچه  لا   انیب   نیانگ یساعت،  مقاوم    نی در 

لا   شتریب با  آن  تفاوت  آمار   نیبود،  نظر  از   یحساس 

تفاو  48در    ن،ینبود. همچن  داری معن  یدار ی معن  تساعت 

لا   نیب ب  نیدو  مجموع،  در  نشد.  مقدار   نیشتر یمشاهده 

ا  اعت مشاهده شدس   24مقاوم در    نیژن در لا   ان یب   ن یو 

، تفاوت S24جز  به  ن،ی× لا   یزمان  ی هاب یمقدار با تمام ترک

ا  داری معن الگو  جینتا  نیداشت.  که  داد    ان یب  ی نشان 

Zm00001d043950  شور تنش  زمان   ی تحت  به 

 . (3 وابسته بود )شکل نیلا  یک یژنت نهیو زم ی دار برنمونه 
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 48و   24، 12ذرت در  (S) و حساس (R) در دو لاین مقاوم  Zm00001d043950الگوی بیان نسبی ژن. 3شکل 

دهنده لاین مقاوم و حساس هستند. مقادیر ترتیب نشان های سبز و زرد بهساعت پس از اعمال تنش شوری. میله

 بر هاگین انمی بین دارمعنی تفاوت دهندهنشان  متفاوت حروف. اندشده داده نشان   استاندارد خطای ±با میانگین 

 . هستند (P≤0.01) درصد 1در سطح احتمال  Tukey میانگین  مقایسه آزمون  اسسا

Figure 3. Relative expression pattern of gene Zm00001d043950 in two maize lines; resistant (R) 

and susceptible (S)  at 12, 24, and 48 hours after salt stress treatment. Green and yellow bars 

represent the resistant and susceptible lines, respectively. Values are presented as mean ± 

standard error. Different letters indicate significant differences between means based on 

Tukey’s mean comparison test at the 1% probability level (P≤0.01). 

 

پایگاه   Zm00001d043950ژن   رسمی در  ژنومی  های 

)ذر از به (B73 reference genomeت  یکی  عنوان 

ثبتژن در  های  است.   JBrowseو    MaizeGDBشده 

این  داده از  دسترس  در  ژنی،  های  موقعیت  شامل  منابع، 

محل و  عمومی،  بیان  فاکتورهای الگوهای  اتصال  های 

می،  10یرونویس در  دهند  نشان  ژن  این  های خوشهکه 

های محیطی و  بیانی مرتبط با مسیرهای پاسخ به تنش هم

 (. jbrowse.maizegdb.org) تنظیم هورمونی قرار دارد

 
10 TF ChIP peaks 

نمونه  RNA-seq های داده که  مطالعاتی  در از  برداری 

  بعد (  ساعت  48  و  24  ،12  ،6  جمله  از)  زمانی  ازهچندین ب

الگو  اندداده  نشان  شده،  انجام  شوری  چالش  از این  با    که 

به تنش مطابقت دارد که در مکانیزم های کلاسیک پاسخ 

شود تا سازوکارهای فعال می   11ی میان -آن یک پاسخ سریع

بازتنظیم   با  سپس  و  شوند  آغاز  اسمزی  تنظیم  و  دفاعی 

م کاهش  گزارشیهمبسته  در  یابد.  قبلی  و  های  ذرت 

های مرتبط دهند که بسیاری از ژنگیاهان دیگر نشان می

ت آنزیم نظیمابا  هورمونی،  آنتیت  و های  اکسیدانی 

 
11 Early-induced 

https://jbrowse.maizegdb.org/?utm_source=chatgpt.com
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رونوی تا  سفاکتورهای  »افزایش  الگوی  همین  و  h24ی، 

 ;Niu et al., 2022)  دهندکاهش بعدی« را نمایش می 

Zhang et al., 2023) رفتار بنابراین   ؛ 

Zm00001d043950 این تحلیل داده از   بیان ژن  های با 

( شوری  مختلف  زمانی  ساعت(    48و    24،  12تیمارهای 

که است  آن  از  الگویی    Zm00001d043950 حاکی 

ی تنش، بیان  که در مراحل اولیهطوری دارد؛ به ی  القایسریع

از   پس  و  یافته  افزایش  می   24آن  اوج  به  رسد، ساعت 

های  یابد. این الگو با پاسخ ساعت کاهش می   48س در  سپ

ژن دفاع کلاسیک  اسمزی،  تنظیم  در  دخیل  های 

هورمونیآنتی  مسیرهای  و   (ABAه  ویژبه ) اکسیدانی 

 (. Niu et al., 2022) مطابقت دارد

تواند ناشی از  ها می تفاوت در الگوی بیان ژن میان ژنوتیپ 

سی  تنظیمی  عناصر  در  ناحی  12س تغییر  پرومودر  و  ه  تر 

اتصا تمایل  در  در   13لتغییر  نوسان  رونویسی،  فاکتورهای 

ترنسکریپت شبکه    14ها پایداری  در  تفاوت  یا  و 

ترنکننده تنظیم  مسیرهای   15س های  نظیر  بالادستی، 

به وابسته  خانواده  ABA سیگنالینگ  کینازهای  و 

SnRKs    و ژنومیک  مطالعات  از  حاصل  شواهد  باشد. 

است    ذرتدر    ChIP-seqهای  داده مطلب  این  مؤید  نیز 

های اتصال فاکتورهای  که تنوع در توزیع و فراوانی جایگاه 

)رونویس ژن (TFBSی  پیرامونی  نواحی  عوامل در  از  ها، 

ژنوتیپی در سطوح رونویسی است. بر  -اصلی بروز تنوع بین

زمان   در  بیان  اوج  مشاهده  اساس،  و   24این  ساعت 

 
12 Cis-elements 
13 Binding affinity 
14 mRNA stability 
15 Trans-acting factors 

کاملاً پاسخ،  کاهشی  روند  آن  مدل متعاقب  با  مرجع   های 

گزارش و  شوری  به  پاسخ  در در  ترنسکریپتومیکس  های 

 . (jbrowse.maizegdb.org) گیاه ذرت مطابقت دارد

مطالعه ذرت    دادندنشان    ای در  در  شوری  به  تحمل  که 

های مولکولی و تنظیمی بین ارقام متحمل ی تفاوتنتیجه 

است حساس  متحم  .و  فیزیولوژیکی ل  رقم  پایداری  با 

ویژه تنظیم  و  ژنبیشتر  رونویسی ی  فاکتورهای  و  ها 

خانوادهبه) ، AP2/ERF  ،bZIP  ،MYB های ویژه 

WRKY)  می مقاومت  تنش شوری  برابر   Ji et)  کنددر 

al., 2025  دیگر طرف  از  شوک (.  وقوع  از  پس 

پیام و  حسگر  مسیرهای  مثلاً  ) رسانیاسمزی/یونیکی، 

ظرف  (ABAن  و هورمو  Ca²⁺  ،ROSمسیرهای وابسته به

می  فعال  اولیه  رونویسی ساعات  بر  تنظیم  تأثیر  شوند؛ 

ژنمجموعه از  بعدای  ساعت  چند  در  معمولًا  پیک ) ها 

~12–24h)  رسانی آغاز  یام گردد، زمانی که هم پ آشکار می

دهنده فعال  های پاسخ آلات رونویسی ژننشده و هم ماشی 

متعدد در گیاهان نشان   16ی سر-شده است. مطالعات زمان

که  می  نقطه    24دهند    که  است  ای تکرارشونده ساعت 

)می   رخ  رونویسی  پایدارتر   تغییرات  Nefissiدهد 

Ouertani et al., 2021هایی آن دسته از ژن (. همچنین

آنزیم تولید  )مثل  عملیاتی  وظایف  پروتئین که  یا  های ها 

زمان کافی   باید  القای رونویسی  از  بعد  حامل یون( دارند، 

برای ترجمه و تجمع پروتئینی داشته باشند؛ بنابراین اوج 

نطقی است چرا که فرصت کافی برای م   h24رونویسی در  

پروتئین  مؤثرتولید  می   های  در فراهم  الگو  این  آورد. 

 
16 Time-series 

https://jbrowse.maizegdb.org/?highlight=&loc=chr2%3A4173001..4794500&tracks=gene_models_official%2Ctss_root%2Ctss_shoot&utm_source=chatgpt.com
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مطالعات ترنسکریپتومی و پروتئومیکی متعددی دیده شده  

 . ( Wang et al., 2020) است

نشان می   Zm00001d043950بررسی ژن   دهد در ذرت 

تعلق    WRKY  فاکتورهای رونویسیه  که این ژن به خانواد

نقش  رونویسی  فاکتورهای  از  دسته  این  مهمی  دارد.  های 

های زیستی و غیرزیستی های گیاه به تنش در تنظیم پاسخ 

می  مطالعه ایفا  در    ZmWRKY  ن یپروتئ  140  ،ی اکنند. 

 یساختار  ی هایژگیبر اساس و  وشدند    ییدر ذرت شناسا

در   که  شدند  میتقس  یصلبه سه گروه ا  یکی لوژنتیو روابط ف

تنش  به  پاسخ  مانند  مختلفی  محیطی  فرآیندهای  های 

(. با توجه به مطالعات اخیر Hu et al., 2021)  نقش دارند

عضو Zm00001d043950ژن   فاکتورها  ی ،  خانواده    ی از 

تنظ  ZmWRKY  یسیرونو در  ذرت،   ی هاپاسخ   میدر 

تنش  ی رشد کل  ،ی شور  ژهی وبه   ،یطیمح  ی هاو   یدینقش 

ا رو  نیدارد.   :SNP)  3کروموزوم    ی ژن 

S3_210977671سازمان در  و  گرفته  قرار  و   یده(  برگ 

دخ )  لیخوشه  موتانت  Rice, 2021است  در   .)vp5  ،

شد    ییا شناس  ABAمتفاوت در سنتز    انیعنوان ژن با ببه

(Niu et al., 2022  .)  در مطالعه حاضر، افزایش بیان ژن

Zm00001d043950    در لاین مقاوم به شوری در مقایسه

نشان حساس،  لاین  در  با  آن  تنظیمی  نقش  دهنده 

شوری فعال تنش  برابر  در  مؤثر  دفاعی  مسیرهای  سازی 

این   فاکتورهای یافتهاست.  نقش  که  قبلی  مطالعات  با   ها 

WRKY  اندیطی را تأیید کردههای محدر پاسخ به تنش  ،

راستا هستند. برای نمونه، گزارش شده است که فاکتور  هم

مستقیم     ZmWRKY29رونویسی کنترل  تحت 

می    ZmLSD1ژن تنظیم  تنش شوری  به  پاسخ  د  گرددر 

(., 2024et alLi .)  بیان بیش   17همچنین، 

در گیاهان تراریخت، منجر به بهبود    ZmWRKY106ژن

های خشکی و گرمایی شده است.  زمان تحمل به تنش هم

یافته نقش این  از  حاکی  خانواده  ها  اعضای   کلیدی 

WRKY شبکه بالای در  پتانسیل  و  ذرت  تنظیمی  های 

برنامهآن در  به ها  تنش های  تحمل  برای  های نژادی 

به .  ( 2018et alWang ,.)  باشد می   18ی ترکیب توجه    با 

یافته می این  ژن ها،  که  گرفت  نتیجه  توان 

Zm00001d043950 به اعض،  از  یکی  خانوادعنوان  ه ای 

WRKY  به تنش شوری در ذرت ، نقش مهمی در پاسخ 

اطلاعات می ایفا می  این  تحقیقات  کند.  برای  مبنایی  تواند 

نژادی و بهبود مقاومت به تنش شوری  بیشتر در زمینه به

 د.در ذرت باش

 گیری نتیجه 

 ذرت   نیمطالعه نشان داد که دو لا   نیا  جیر مجموع، نتاد

P14L2 و MO17 8  یتنش شور  در پاسخ به dS m⁻¹   از

برخ ف  ینظر   تفاوت  کی فنولوژ  و  کی ولوژیزیصفات 

  کاهش   ل،یکلروف  شاخص  ینسب  حفظ.  داشتند  یمشخص

 P14L2 در  رشد  دوره  شتریب  تداوم  و  ت یالکترول  نشت

ا داد که   ت یوضع  حفظ  در  یشتری ب  ییتوانا  نیلا  ن ینشان 

  با .  دارد  یشور  تنش  تحت  یریپ  در  ریتأخ  و  ک یولوژیزیف

 در  داریمعن  تفاوت  به  کی ولوژیزیف  یبرتر  نیا  ل،حا  نیا

 
17 Overexpression 
18 Combined stresses 
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 تحت   نیلا  دو  یینها  عملکرد  و  نشد  منجر  دانه  عملکرد

  نشان   افتهی  نیا.  نداشت  یداریمعن  یآمار  اختلاف  تنش

 انیم  دهیچیپ  کنشبرهم   حاصل  دانه  عملکرد  که  دهدیم

  و  است  عملکرد  یاجزا  و   مخزن  تیظرف  منبع،  صفات

 صفت   کی  اساس   بر  صرفاً  دینبا  یشور  تحمل   یابیارز

مولکولد.  شو  انجام  منفرد نظر   انیب  ی الگو  ،یاز 

Zm00001d043950  زمان  نشان به  وابسته  پاسخ  دهنده 

  24  در  آن  انیب  شیافزا  و  بود  یشور  تنش  به  ژن  نیا

  در   انیب  یالگو  رییتغ  با  همراه  تنش،  اعمال  از  پس   ساعت

 دیندکا  ژن  کی  عنوانبه   را  ژن  نیا  ،یکی ژنت  نهیزمپس   دو

  ی شور  به   ذرت  پاسخ  در  شتریب  ی بررس  یبرا  توجه  قابل

  تنها   حاضر  مطالعه  که   آنجا  از  حال،  نیا  با .  کندیم  یمعرف

  بر   توانینم   شد،  انجام  یاگلخانه   طیشرا  در   و  نیلا  دو   بر

عنوان  را به Zm00001d043950 نقش  یفعل   جینتا  اساس

مولکول  کی شور  یقطع  ینشانگر  کاربرد    ا ی  یتحمل 

کرد.   میمستق اثبات  نشانگر  کمک  به  انتخاب  در  آن 

  ها،پیاز ژنوت  یترعیژن در مجموعه وس  نیا  یاعتبارسنج

شرا  شوندهکیتفک  یهاتیجمع مختلف،    یطیمح  طیو 

ژن با صفات    یهاآلل  ای  ان یارتباط سطح ب  یهمراه با بررس

شور اصلاح  نییتع  یبرا  ،یتحمل  ضرور  یارزش   ی آن 

همچن ژ  یبررس  ن،یاست.  طرعملکرد  از  مطالعات   قین 

  نده یآ  در  تواندیم  ژن  شی رایو  ای  یسازخاموش  ،یانیبشیب

  یشور  به   پاسخ  میتنظ  در  آن  میمستق  نقش  شدنروشن   به

 سه یمقا  شامل   حاضر،  مطالعه  اهداف  ن،یبنابراد.  کن  کمک

  ی بررس  و   متضاد  نیلا  دو  کی ولوژیزیاگروف   یهاپاسخ 

شد؛Zm00001d043950 انیب  یزمان  یالگو محقق  با    ، 

 نیا  یمعرف  یبرا  هیاول  شواهد  عنوانبه  دیبا  جینتا  حال،  نیا

 عنوان به   نه   و  شوند  ریتفس  دیکاند  ژن  کی  عنوانبه   ژن

 . یشور تحمل در آن عملکرد یقطع اثبات
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