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Extended abstract 
Introduction 
Soil and water salinity has significantly reduced crop yields and threatened human food security 
worldwide. Understanding the molecular basis of how crop plants receive and respond to salinity and 
identifying the main components of their stress tolerance are essential for developing tolerant plants 
through genetic manipulation. Today, functional genomics methods such as transcriptomics, 
proteomics, and metabolomics have revolutionised the study of plant stress response and facilitated the 
identification of important pathways and components governing stress tolerance. For example, the 
production and analysis of EST sequences, RNA microarray, and RNA-sequencing technology (RNA-
seq) have made it possible to study and identify gene transcripts in genome-wide stress response 
networks. Accordingly, this study aimed to analyse the transcript of forage turnip (Brassica rapa L.) 
under salinity stress, determine the functional orientation of the genome, and identify the important 
components and genes involved in salinity tolerance. 
 
Materials and methods 
Two Expressed Sequenced Tags (ESTs) libraries of forage turnip under non-stress and salinity stress 
conditions were analysed using bioinformatic and statistical methods. Non-stress and salinity stress 
libraries had 8408 and 6894 sequences, respectively. After sequences trimming, the genome functional 
orientation of forage turnip in response to salinity stress was determined based on Fisher's exact test 
using the DAVID tool. Differentially expressed genes (DEGs) were assigned using the Audio and Claverie 
statistical test (AC test) implemented in the IDEG6 tool, at a significance level of 5%. Based on Fisher's 
exact test, a hierarchical gene network among DEGs was predicted. Then, gene network topology 
analysis was performed using the NetworkAnalyzer plugin in Cytoscape 4.3. One gene was identified as 
an important gene (Hub gene) based on gene network topology analysis. In a greenhouse experiment 
using a tolerant genotype and a susceptible genotype of forage turnip, the expression profile of the 
identified important gene along with some traits related to the plant antioxidant system, including 
anthocyanin content, antioxidant enzymes activity, and malondialdehyde content, were evaluated in 
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response to different salinity time points. Finally, the relationship among the changes in gene 
expression, evaluated traits, and salinity tolerance was determined using Correspondence Analysis (CA). 
 
Results and discussion 
Pre-processing of 8408 EST sequences of the non-stress library resulted in 8,403 high-quality 
sequences. Also, out of 6894 EST sequences from the salinity stress library, 6894 high-quality sequences 
were obtained. BlastX against Arabidopsis proteins showed that 8075 (96.1%) of the non-stress EST 
sequences had at least one specific hit. 6597 (95.7%) of the EST sequences of the salinity stress library 
also had at least one specific hit in BlastX. Based on Fisher's exact test, 15 functional groups were 
significantly (FDR≤0.01) more active in salinity stress conditions than in non-stress conditions. These 
results clearly showed that under salinity conditions, the genome functional activity of forage turnip was 
oriented towards response to stresses, especially oxidative stresses, response to internal inductions such 
as plant hormones, control of metabolic activities, and photosynthetic reactions. Audic and Claverie’s 
statistical test showed 344 genes were differentially expressed in response to salinity stress; among 
them, 242 genes were upregulated, and 102 genes were downregulated. The predicted gene network 
indicated a complex relationship among DEGs, regulatory molecules (especially melatonin and plant 
hormones), and downstream responsive pathways. Among identified DEGs, the gene encoding 
transcription factor ZAT6 was assigned as an important gene in the salinity response gene network. The 
expression profile of the ZAT6 gene, quantity of anthocyanin, the activity of antioxidant enzymes and 
content of malondialdehyde were significantly different between the two studied genotypes. ZAT6 was 
significantly more expressed in the stress-tolerant genotype than the stress-susceptible genotype at all 
time points. In addition, the antioxidant system of the tolerant genotype was more potent than the 
susceptible genotype. Also, results revealed a significant relationship between the expression profile of 
ZAT6 and evaluated traits in the context of salinity tolerance. Based on the results, changes in ZAT6 
gene expression are directly or indirectly involved in regulating forage turnip plant responses to salinity 
stress, especially through the control of evaluated traits. 
 
Conclusion 
Transcriptome study clarified some of the molecular bases of the forage turnip response to salinity 
stress. Accordingly, it seems that the gene encoding the ZAT6 transcription factor plays an important 
role(s) in the salinity stress tolerance of forage turnip. There was a significant relationship between high 
expression levels of this gene and enhanced antioxidant activities, which could confirm the hypothesis. 
However, further studies are needed to assign detailed functions of ZAT6, particularly the association of 
this gene with the regulatory pathway of melatonin as a major regulatory molecule in plants. This can 
be an effective starting point for further studies. 
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  مقاله پژوهشي
https://dx.doi.org/10.22077/escs.2023.4831.2080  

 در Zinc Finger of Arabidopsis thaliana 6 (ZAT6) رونويسي عامل نقش مطالعه
  ).Brassica rapa L( ايعلوفه غمشل گياه شوري تحمل

  2طهماسبي سيروس، *1پاگردي دشت شاملو االلهروح
 اقليد، اقليد عالي آموزش مركز، طبيعي منابع و كشاورزي گروه استاديار، نباتات اصلاح دكتري. 1

  شيراز، ارسف طبيعي منابع و كشاورزي تحقيقات مركز، بذر و نهال تحقيقات بخش استاديار، نباتات اصلاح دكتري. 2

  مشخصات مقاله  چكيده

 سراسر در انسان غذايي امنيت افتادن خطر به و زراعي گياهان عملكرد چشمگير كاهش سبب آب و خاك شوري
 طريق از متحمل گياهان توسعه براي شوري به پاسخ و دريافت چگونگي مولكولي مباني درك. است شده جهان
 Expressed Sequenced Tags (ESTs) ′5 كتابخانه دو، پژوهش اين در. است ضروري ژنتيكي هايورزيدست

 هايتجزيه مورد شوري تنش و تنش بدون شرايط در) .Brassica rapa L( ايعلوفهشلغم گياه به مربوط
. رديدگ تعيين شوري به پاسخ ژني شبكه و ژنوم كاركردي گيريجهت آن طي و گرفت قرار آماري و بيوانفورماتيكي

 يك در و ادامه در. شد شناسايي) Hub gene( مهم ژن عنوانبه ژن يك، ژني شبكه توپولوژي يهتجز اساس بر
 مهم ژن بيان نمايه، ايعلوفه شلغم حساس ژنوتيپ يك و متحمل ژنوتيپ يك از استفاده با، ايگلخانه آزمايش
 200 شوري تيمار از پس ساعت 12 و 3، گياه اكسيدانيآنتي سيستم با مرتبط صفات برخي تغييرات و شده شناسايي

 شوري تحمل و شدهيابيارز صفات، ژن بيان در شدهمشاهده تغييرات بين ارتباط، يتدرنها. گرديد ارزيابي مولار يليم
 هاتنش و القائات به پاسخ سمت به داريمعني شكل به ايعلوفه شلغم ژنوم فعاليت كه داد نشان نتايج. شد مشخص
 ژني شبكه مهم ژن عنوانبه ZAT6 رونويسي عامل كننده كد ژن، افتراقي بيان با ژن 344 بين در. است كرده تغيير
- مالون ايمحتو و اكسيدانآنتي هايآنزيم فعاليت، آنتوسيانين ميزان، ژن اين بيان نمايه. شد تعيين شوري به پاسخ

 از يبالاتر سطوح داريمعني كلش به متحمل ژنوتيپ. داشت تفاوت ژنوتيپ دو بين داريمعني شكل به آلدهيددي
 آلدهيدديمالون كمتر محتواي و اكسيدانيآنتي هايآنزيم بيشتر فعاليت، آنتوسيانين بيشتر ميزان، ZAT6 ژن بيان
 يك در. دارد وجود شوري تحمل و شدهيابيارز صفات، ژن بيان سطوح بين داريمعني ارتباط همچنين. داد نشان را

 آن دنبال به و ايعلوفه شلغم اكسيدانيآنتي سيستم توان تنظيم در ZAT6 ژن رسدمي رنظ به، كلي گيرينتيجه
  .دارد عهده بر مهمي نقش شوري تحمل

  هاي كليدي:واژه  
  بيوانفورماتيك

  ترانسكريپتوم تجزيه
  غيرزيستي تنش
  ژن بيان تنظيم
  ژني شبكه

  
: افتيدر خيتار
13/08/1400  

تاريخ پذيرش: 
16/09/1400  

  تشار:تاريخ ان
  1402 ائيزپ

644-629 ):3(16  

  مقدمه
 مهم ديتهد كي عنوانبهجهان  ييآب و هواروزافزون  راتييغت

شود امنيت غذايي و بقاي انسان شناخته مي يبرا
)Ferguson, 2019(م زدن . اين تغييرات آب و هوايي با بره

و  يسالخشك، رماموج گ افزايشمنجر به تعادل محيطي 
 ;Koyro et al., 2012(افزايش شوري آب و خاك شده است 

Ferguson, 2019(هاي غيرزيستي ناشي از چنين . تنش
رشد و توسعه  كنندهعوامل اصلي محدوداز  يكتغييراتي ي

درصدي عملكرد  50زراعي و سبب كاهش بيش از  اهانيگ

 ,Francini and Sebastiani(است در سراسر جهان ها آن

2019(.  
ر كه د است خشكيمهنو  خشك كشوري با اقليمي ايران

 .)Amiri et al., 2010( كمربند بياباني جهان واقع شده است
سديم و كلر،  هاينمكشوري و بخصوص شوري ناشي از 

 يااندازهبهها بارش زيرااست اين مناطق مشكلي رايج در 
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خارج  1ي ريزوسفري سديم اضافي را از لايههانيست كه يون
نمايد. بعلاوه، در اين نواحي اغلب نرخ تبخير از سطح خاك 

 شودبالاست كه سبب افزايش غلظت نمك در خاك مي
)Ashraf and Akram, 2009( ،بيش از . به همين دليل

يعني چيزي در حدود ، كشور كشتقابلهاي نيمي از زمين
با مشكل شوري مواجه است  ،ميليون هكتار 30

)Moghaddam and Koocheki, 2001( . بعلاوه، كاهش
 هاي زيرزميني سبب برداشتندگي و پايين رفتن سطح آببار
ل تشديد مشك يجهدرنتكيفيت از اعماق زمين و و بي شورآب

عملكرد و كيفيت گياهان زراعي ، روينازا شوري شده است.
 چشمگيري كاهشبا  شورآبخاك و  تأثيردر كشور تحت 
  همراه شده است.

ستي هاي غيرزيبهبود تحمل گياهان زراعي به تنش
مفيد و اميدبخش براي مقابله با  شوري، يك راهكار ازجمله

-. اصلي)Anwar and Kim, 2020(تغييرات محيطي است 

 ،تچگونگي درياف درك، براي نيل به اين مقصودموضوع  ترين
توسط گياه و سپس استفاده از اين دانش پاسخ و تحمل تنش 

 Dresselhaus and( استمتحمل براي ايجاد گياهان زراعي 

Hückelhoven, 2018(هاي ژنوميكس . امروزه روش
پروتئوميكس و  انسكريپتوميكس،مانند تر 2كاركردي

مطالعه و شناسايي مسيرها و تحول بزرگي در متابولوميكس 
 Sahoo(است  اجزاي مهم پاسخ به تنش گياهان ايجاد كرده

et al., 2020( هايتوالي و تجزيهتوليد  ،مثال. براي EST3 ،
امكان ) RNA5 )seq-RNAيابي توالي و 4ريزآرايه فناوري

-هشبك ها درژن هايشناسايي، بررسي بيان و مطالعه رونوشت
-Shamloo( اندآورده فراهمهاي پاسخ به تنش را 

Dashtpagerdi et al., 2015; Shamloo�
Dashtpagerdi et al., 2020( هاي خام داده. خوشبختانه

هاي داده مختلف توان از پايگاهميها را بيشتر اين مطالعه
به .  . . و NCBI6 ،EBI7 ،TGI8 ،PlandGDB9 همچون
هاي هاي نوين تجزيهروش يريكارگبه و با آورد دست

هاي جديدي از اطلاعات ارزشمند يك و آماري، لايهبيوانفورمات
پيرامون مباني مولكولي پاسخ به تنش را استخراج نمود 

)Ambrosino et al., 2020(.  

                                                                                                                                                            
1 Rhizosphere 
2 Functional genomics 
3 Expressed Sequenced Tags 
4 Microarray 
5 RNA-sequencing 
6 https://www.ncbi.nlm.nih.gov/  

 ژنوم، تعداد در سطح وتحليلتجزيهتا به امروز، بر اساس 
هاي عملكردي ژن مانند مختلفهاي گروهمتعلق به  ي ژناديز

LEAs  وHSPs فسفاتاز كننده پروتئينهاي تنظيمو ژن
 MAPKs ازجملهكيناز ()، پروتئينABI2و  ABI1 ازجمله(

، MYB يهاخانواده ازجمله) و عوامل رونويسي (CDPKsو 
bHLH ،WRKY ،bZIP ،NACهاي ) در پاسخ به تنش

 ياهيمختلف گ يهاگونهدر شوري  ازجملهغيرزيستي و 
ه . تفاوت در نماي)Zhang et al., 2021( شده است ييشناسا

ها به سطوح هاي پروتئيني برخي از اين ژنبيان يا ويژگي
متفاوت تحمل تنش در گياهان مختلف نسبت داده شده است 

)Haak et al., 2017( براي مثال گزارش شده است كه بيان .
 C2H2 zincو  MADS-BOXمتفاوت عوامل رونويسي 

finger هاي خشكي، شوري و با سطوح متفاوت تحمل تنش
 ,.Castelán-Muñoz et al(دماي بالا در ارتباط است 

2019; Han et al., 2020( .ها اهميت ژن ، ميزانوجودينباا
ها با تغييرات ها و ارتباط آندر ايجاد تحمل به تنش

رفته قرار گ موردتوجهبيوشيميايي و فيزيولوژيك گياه كمتر 
  است.

اين پژوهش با هدف مطالعه ترانسكريپتوم گياه شلغم 
) در شرايط تنش شوري، .Brassica rapa Lاي (علوفه

در تحمل هاي مهم دخيل شناسايي و بررسي اجزاء و ژن
ارتباط اين اجزاء طراحي و انجام شد.  وتحليلتجزيهشوري و 

كد رسد كه ژن ، به نظر ميآمدهدستبهبر اساس نتايج 
مهم در  10يك گره عنوانبه ZAT6عامل رونويسي  يكننده
 كند و از طريقي ژني پاسخ به شوري ايفاي نقش ميشبكه

لغم ني شاكسيداهاي دفاعي و آنتيتنظيم فعاليت سيستم
  دهد.اي، بخشي از تحمل شوري اين گياه را شكل ميعلوفه

  
  هامواد و روش

 هاآوري دادهجمع

 ايمربوط به گياه شلغم علوفه EST ′5هاي دو كتابخانه توالي
)B. rapa ssp. Pekinensis: inbred line Chiifu كه (

فناوري كشاورزي كشور كره جنوبي توسط موسسه ملي زيست
)NIAB(11 تهيه شده است از پايگاه دادهNCBI   دريافت

7 https://www.ebi.ac.uk/  
8 http://compbio.dfci.harvard.edu/tgi/  
9 http://www.plantgdb.org/  
10 Node 
11 National Institute of Agricultural Biotechnology 
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 LIBEST_021827گرديد. يك كتابخانه با شماره دسترسي 
ر با ي ديگتوالي از شرايط بدون تنش و كتابخانه 8408داراي 

توالي از  6894داراي  LIBEST_021813شماره دسترسي 
  شرايط تنش شوري بود.

 
 ESTهاي توالي 13كاركرديو تفسير  12پردازشپيش

 منظوربهجداگانه و  صورتبههر دو كتابخانه  ESTي هاتوالي
 هانت آكيفيو هاي وكتوري و بررسي طول شناسايي آلودگي

EGassembler بيوانفورماتيك  با استفاده از سرويس

)http://egassembler.hgc.jp( )Nejad et -Masoudi

al., 2006(  .اي هتواليبر اين اساس، مورد ارزيابي قرار گرفتند
 هاي، تواليتكرارشوندههاي مربوط به وكتور، توالي

با  هايEST يتدرنهاكلروپلاستي و ميتوكندريايي حذف و 
جستجوي  كنار گذاشته شدند. جفت باز 100تر از طول كوتاه

هاي پروتئيني آرابيدوپسيس ر تواليدر براب 14بلاست ايكس
 E-value هاي هر كتابخانه با در نظر گرفتنESTبراي 

 CLC Genomicsافزار و با استفاده از نرم 10−5≥

Workbench software 20 ي انجام گرفت. مقايسه
ايي ي براي شناسعملكردي ترانسكريپتوم گياه شلغم علوفه

ه تنش شوري بر اساس دار در پاسخ بهاي كاركردي معنيگروه
 DAVID 6.8با استفاده از ابزار  15آزمون دقيق فيشر

)https://david.ncifcrf.gov/home.jsp( )(Sherman 

et al., 2007)( انجام گرفت. براي اين منظور، فهرست توالي -

مشخص در  hitهاي كتابخانه تنش شوري كه داراي 
و فهرست  16آزمون عنوانبهجستجوي بلاست ايكس بودند 

 عنوانبهمشخص در كتابخانه بدون تنش  hitهاي داراي توالي
 1داري لحاظ گرديد. همچنين، سطح معني 17زمينهپس

 تعداد توالي (ژن) در گروه ) و حداقلFDR≤0.01درصد (
  .ژن در نظر گرفته شد 10كاركردي 

 
و تجزيه  DEGs(18هاي با بيان افتراقي (شناسايي ژن
 شبكه ژني

ها در پاسخ به تنش شوري، DEGشناسايي  منظوربه
ESTي بدون تنش و تنش شوريدو كتابخانهبا كيفيت  هاي 

                                                                                                                                                            
12 Pre-processing 
13 Functional interpretation 
14 BlastX 
15 Fisher exact test 
16 Test 
17 Background 

 اتيكسرويس بيوانفورم با استفاده ازو  زمانهم صورتبه
EGassembler همانندي  درصد 80گرفتن  و با در نظر

 دهندهيلتشكهاي ESTتعداد  .شدند گذاريبندي و همدسته
) از هر ESTحداقل دو  دربرگيرندههاي (توالي 19هر كانتيگ

ويسي ندر زبان برنامه شدهنوشتهكتابخانه با استفاده از برنامه 
Python )https://www.python.org( ميزان بيان  عنوانبه

هر كانتيگ در هر كتابخانه شمارش گرديد. در گام بعدي، با 
آزمون ، IDEG6 (Romualdi et al., 2003)استفاده از ابزار 

 Audic and Claverie )AC test( )Audic andآماري 

Claverie, 1997(  و در سطح  شدهشمارشبراي مقادير
هاي شناسايي شده با DEGدرصد انجام شد.  5داري معني

 CLC Genomics Workbench افزارنرمز استفاده ا

software 20 هاي پروتئيني گياه در مقابل توالي
 آمدهدستبهشدند. كدهاي پروتئيني  BlastXآرابيدوپسيس 
 Pathway Studio7 افزارورودي نرم عنوانبهاز اين مرحله 

)Nikitin et al., 2003(  استفاده شد و طي آن و بر اساس
درصد، يك شبكه  5داري آزمون دقيق فيشر و سطح معني

بيني گرديد. با استفاده ها پيشDEGبين  20مراتبيژني سلسه
 Cytoscape 4.3 افزارنرمدر  NetworkAnalyzer از افزونه

)Kohl et el., 2011(براي شبكه  21، تجزيه توپولوژي شبكه
 ترينمهمام شد. براي تعيين انج شدهبينييشپژني 

ي ژني در شبكه ترمهم(هاي) شبكه كه معرف ژن(هاي) 22گره
، ClosnessCentralityهاي پاسخ به شوري بود، شاخص

BetweennessCentrality  وEdgeBetwenness 
)Raman et al., 2014( قرار گرفت. مدنظر  
 

 آزمايش تنش شوري

فاكتوريل و در قالب طرح  صورتبهاي در يك آزمايش گلخانه
 اناردك هاياي به نامعلوفه تصادفي، دو ژنوتيپ شلغم كاملاً

 )شوري حساس به( كرمانشاه و )به شوري متحمل(
)Amirian Mojarad et al., 2018( )فاكتور اول)  عنوانبه

فاكتور دوم) مورد  عنوانبهدر سطوح مختلف تنش شوري (
هاي مولكولي و بيوشيميايي قرار گرفتند. بذرهاي هر ارزيابي

 مدت به درصد 5 سديم با هيپوكلريد كاشت از قبل دو ژنوتيپ

18 Differentially Expressed Genes 
19 Contigs 
20 Hierarchical 
21 Network topology analysis 
22 Node 
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مقطر  آب با دقيقه 3سپس به مدت  ضدعفوني و دقيقه 1
كي پلاستي هايگلدان در هشستشو شد. بذرهاي ضدعفوني شد

شده با رسي و در محيط كنترلكيلوگرم خاك شني5/1حاوي 
درجه  16در روز و  گرادسانتيدرجه  24دوره دمايي 

 8ساعت روشنايي و  16در شب و دوره نوري  گرادسانتي
 4ها تا مرحله گرديد. آبياري همه گلدان ساعت تاريكي كشت

 1رفيت زراعي خاكيكنواخت و بر اساس ظ طوربه برگي
-ها به دو گروه گلدانها انجام شد. در اين مرحله، گلدانگلدان

بندي شدند. گروه اول تا انتهاي هاي بدون تنش و تنش دسته
برگي) مطابق قبل و بر اساس ظرفيت  5مرحله (آزمايش 

زراعي خاك آبياري شدند. در گروه دوم و براي اعمال تنش 
به  NaClنمك  مولارليمي 200شوري، بجاي آب، محلول 

هاي در شرايط بدون گيري از برگها اضافه شد. نمونهگلدان
ساعت پس از اضافه كردن محلول نمكي با در  12و  3تنش، 

  تكرار انجام گرديد. 3نظر گرفتن 
 

 بررسي بيان ژن مهم شناسايي شده

 وانعنبهژن يك هاي بيوانفورماتيك، تجزيهبر اساس نتايج 
ژن در شبكه ژني پاسخ به شوري  ثيرگذارترينتأو  ترينمهم

ژنوتيپ متحمل و انتخاب شد. تغييرات بيان اين ژن در دو 

مورد ارزيابي  qPCR2 با استفاده از ايحساس شلغم علوفه
 هايكل از نمونه RNAاستخراج  ،قرار گرفت. براي اين منظور

 RNAبا استفاده از كيت استخراج  شدهبرگرفته برگ
بر اساس ) Column RNA isolation kitدنازيست (

هاي ژنومي احتمالي دستورالعمل آن صورت پذيرفت. آلودگي
آلمان  Jena Bioscienceشركت  DNase Iتوسط تيمار 

با استفاده از نانودراپ  RNAبرطرف گرديد و كميت و كيفيت 
با  cDNAو الكتروفورز روي ژل آگاروز بررسي شد. سنتز 

 ,Easy cDNA Synthesis Kitاستفاده از كيت پارس (

Pars, Mashhad .و مطابق با دستورالعمل آن انجام شد (
qPCR  با دستگاهGentier48E  شركتTianLong  و با

شركت  RealQ Plus Master Mix Greenاستفاده از كيت 
Ampliqon  و بر اساس راهنماي آن انجام شد. ژن

Elongation factor 1 alpha (EF-1α) رل كنت عنوانبه
قرار گرفت. پرايمرهاي اختصاصي نيز با  مورداستفادهداخلي 

هاي متناظر و توالي كانتيگ AlleleID 7افزار استفاده از نرم
). سطوح بيان ژن با استفاده از 1ها طراحي شد (جدول با ژن

نرمال  )ΔΔCT )Livak and Schmittgen, 2001-2روش 
  .سازي گرديدو كمي

 
 شوري تنش شرايط در ايعلوفه شلغم گياه برگ بافت در ZAT6 ژن بيان تجزيه براي شدهاستفاده هايآغازگر توالي. 1 جدول

Table 1. Oligonucleotide primer pairs used for expression analysis of ZAT6 gene in B. rapa leaf under salinity 
conditions 

  (شماره دسترسي) ژن
Gene (Accession number) 

  زگرآغا
Primer 

 cDNAطول قطعه بر روي 
Amplicon length on cDNA 

(bp) 

ZAT6 (XM_009124366) 
F    5′- ACAAACGGTGCCACTACG-3′ 

133 
R    5′-GAGAATTCCGGTATCGGC-3′ 

EF-1α (AF398148) F    5′-TCGTTTCGCTGTTAGGGAC-3′ 
124 

R    5′-CTCATCATTTAGCTCCCTTC -3′

 
 توسيانينگيري آناندازه

 هايزمان درهاي برگ هر دو رقم و در نمونه نيانيآنتوس زانيم
گيري شد بر پايه ميزان جذب نوري اندازه مختلف آزمايش

)Krizek et al., 1993( گرم بافت برگ  5/0. براي اين منظور
شد.  3همگن 1:99با نسبت  يدكلريدريكاس در محلول متانول:

 550 موجطولشد. ميزان جذب نور با اسپكتروفوتومتر در 
گيري و سپس با استفاده از ضريب خاموشي نانومتر اندازه

                                                                                                                                                            
1 Field Capacity (FC) 
2 Quantitative real time PCR 
3 Homogenized 

1-Cm1 -=33000 molϵ  ميزان آنتوسيانين كمي سازي
  گرديد.

 MDA(4( آلدئيدديمحتواي مالون 

ي ارقام شلغم علوفه برگدر  MDAتعيين غلظت  منظوربه
در پاسخ به تنش شوري از روش والنتوويچ و همكاران 

)Valentovic et al., 2006( .گرم  5/0 ابتدا استفاده شد
 درصد تيوكلرو استيك اسيد 20در محلول بافت برگ 

)TCA(5  تيو باربيتوريك اسيددرصد  5/0حاوي )TBA(6 

4 Malondialdehyde 
5 Tiocloro Acetic Acid 
6 Barbituric Acid 
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 95دقيقه در دماي  25به مدت  حاصل مخلوطهمگن شد. 
و سپس  ماري حرارت داده شددر حمام بن گرادسانتيدرجه 

ر انتها غلظت دقيقه سرد گرديد. د 5بر روي يخ به مدت 
MDA  نانومتر اندازه 532 موجطولبا اسپكتروفوتومتر در-

  شد. يرگي
 

 اكسيدانآنتيهاي فعاليت آنزيم

، )POD, EC 1.11.1.7ميزان فعاليت سه آنزيم پراكسيداز (
) و سوپراكسيدديسموتاز CAT, EC 1.11.1.6كاتالاز (

)SOD, EC 1.15.1.1 در بافت برگ در پاسخ به تنش (
ابتدا گيري گرديد. هاي مختلف آزمايش اندازهر زمانشوري د
 )Mann, 1984( 1بردفورد برگ به روش محلول پروتئين

مطابق با روش  POD  ميزان فعاليت آنزيم استخراج شد.
و بر اساس  )Chance and Maehly, 1955(چنس و مائيل 

گيري شد. نانومتر اندازه 470 موجطولجذب تتراگوآيكول در 
 ربا استفاده از روش پيشنهادي نورز CATگيري فعاليت اندازه

و بر اساس ميزان جذب  )Knörzer et al., 1996(و همكاران 
H2O2  نانومتر انجام گرفت. ميزان فعاليت  240 موجطولدر
نيز بر اساس ميزان كاهش نيترو بلو تترازولويم  SODآنزيم 

)NBT(2 گيري شد اندازه)Beyer Jr and Fridovich, 

1987(.  
 

 هاي آماريتجزيه

ي ط شدهيابيارزبراي همه صفات مولكولي و بيوشيميايي 
) با استفاده ANOVAآزمايش تنش شوري، تجزيه واريانس (

انجام شد. مقايسه ميانگين صفات  Statistica v12افزار از نرم
افزار و با استفاده از آزمون نيز با همان نرم شدهيابيارز

درصد انجام گرفت.  1داري عنياي دانكن در سطح مچنددامنه
- تعيين ارتباط بين تغييرات صفات اندازه منظوربههمچنين 

) با CA( 3گيري شده با تحمل تنش شوري، تحليل تناظري
- آزمون كاي و بر پايه Statistica v12افزار استفاده از نرم

 .درصد انجام شد 5در سطح  4اسكور

 
  نتايج و بحث

 ESTهاي ي تواليپردازش و تفسير عملكردپيش

                                                                                                                                                            
1 Bradford 
2 Nitro blue tetrazolium 
3 Correspondence Analysis 
4 Chi-square 

كتابخانه بدون تنش برگ  EST توالي 8408پردازش با پيش
توالي از بين  5و  5توالي اصلاح 988اي، گياه شلغم علوفه

توالي باكيفيت  8403هاي اوليه حذف شد. در نتيجه توالي
كتابخانه تنش  ESTتوالي  6894. همچنين، از ماند يباق

توالي با كيفيت شد.  6894توالي اصلاح و منتج به  56شوري، 
هاي گياه جستجوي بلاست ايكس در مقابل پروتئين

هاي درصد) از توالي 1/96( 8075آرابيدوپسيس نشان داد كه 
EST  كتابخانه بدون تنش داراي حداقل يكhit  مشخص
كتابخانه تنش  ESTهاي درصد) از توالي 7/95( 6597است. 

لاست ايكس مشخص در ب hitشوري نيز داراي حداقل يك 
گروه عملكردي  15نتايج آزمون دقيق فيشر،  بودند. بر اساس
شرايط تنش شوري  ) درFDR≤0.01(داري به شكل معني

نسبت به شرايط بدون تنش فعاليت بيشتري داشتند (شكل 
-هاي اكسايش، پنج گروه عملكردي واكنشبيندراين). 1

، ي، پاسخ به يون كادميوم، فتوسنتز، پاسخ به شور6كاهش
 50پاسخ به سايتوكينين و پاسخ به سرما بيشترين تعداد ژن (

). اين 1ژن) را به خود اختصاص دادند (شكل  50يا بيش از 
نشان داد كه فعاليت عملكردي ترانسكريپتوم  روشنيبهنتايج 

گياه شلغم روغني در شرايط تنش شوري به سمت پاسخ به 
القائات  هاي اكسيداتيو، پاسخ بهتنش خصوصبهها تنش

هاي هاي گياهي، كنترل فعاليتدروني نظير هورمون
 گيريهاي فتوسنتزي جهتتنظيم واكنش متابوليسمي و

 7رسانيگيري كاركردي در راستاي پيامكرده است. اين جهت
هاي گياه و ايجاد پاسخ مناسب به اثرات ي قسمتتنش به همه

 و فتوسنتزايجاد صدمات سلولي، كاهش سطح  ازجملهتنش 
 ;Foyer, 2018( استتداخل در مسير توليد انرژي در گياه 

Zaffagnini et al., 2019(.  
 كتابخانه دو از كيفيت با EST توالي 15297، درمجموع

. شد گذاريهم زمانهم صورتبه شوري تنش و تنش بدون
) درصد 1/70( 10721 دربرگيرنده كانتيگ 1995، نتيجه در
 447 شماره كانتيك. آمد به دست كتابخانه دو هر هايEST از

 Ribulose bisphosphate پروتئين كننده كد

carboxylase small chain F1 تعداد بيشترين EST 

 داراي نيز كانتيگ 948، همچنين .داشت را) توالي 401)
 Audic آماري آزمون. بودند توالي 2 يعني EST تعداد حداقل

5 Trim 
6 Oxidation-reduction process 
7 Signaling 
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and Claverie بيان داراي) ژن( كانتيگ 344 كه داد نشان 
 242، بيندراين كه است درصد5 داريمعني سطح در افتراقي

 بوده همراه بيان كاهش با ژن 102 و بيان افزايش ايدار ژن
  .است

 كد ژن به مربوط) برابر 52/5( بيان افزايش بيشترين
. بود Chlorophyll a-b binding protein CP29.3 كننده

 Granule-bound starch يكدكننده ژن همچنين

synthase 1 داد نشان را) برابر 66/4( بيان كاهش بيشترين .
 پروتئيني هايتوالي مقابل در ايكس بلاست جستجوي

 هاDEG از) درصد 2/96( 331 كه داد نشان آرابيدوپسيس
  .باشندمي مشخص hit يك حداقل داراي

  

 
 ژن تعداد. شوري تنش شرايط در ايعلوفه شلغم برگ بافت در (DEGs) افتراقي بيان با هايژن كاركردي بنديگروه. 1 شكل

 .است شده داده نشان كاركردي گروه هر در

Fig. 1. Functional grouping of differentially expressed genes (DEGs) in B. rapa leaf under salinity stress. The 
number of genes in each functional group is shown 

  
 59 دهدربرگيرن شدهبينييشپ يمراتبسلسه ژني شبكه

 هاDEG را ژني شبكه اين از گره 41). 2 شكل( بود گره
 و دهيپاسخ مسيرهاي يخوببه ژني شبكه. دادند تشكيل

 گياه برگ در شوري تنش به واكنش دستيپايين فرآيندهاي
 2 شكل در كه طورهمان. گذاشت نمايش به را ايعلوفه شلغم

، اسيد ساليسيليك و ABA هايهورمون، است مشخص
 مسير، Ca+2 رسانيپيام مسير، ملاتونين گرتنظيم مولكول
ROS 2 مولكول وO2H كلروفيل و هاآنتوسيانين كنار در 

 يرگذارتأث هايمولكول و اصلي رسانيپيام مسيرهاي عنوانبه
، فتوسنتز كاركردي هايگروه، بعلاوه. شدند تعيين شبكه بر

 و اكسيداتيو تنش، يوني ايستاييهم، پيري، شوري به پاسخ
 تنش شرايط در اصلي عملكردهاي عنوانبه رسانيپيام تنظيم
 و ABA هورمون رسانيپيام مسير. شدند برجسته شوري
ROSشتن به پاسخ تنظيمي مسيرهاي ترينمهم از يكي ها -
 Ghorbel et( است براسيكاسه خانواده در غيرزيستي هاي

al., 2020( .و مسيرها اين به وابسته هايژن بيان در تفاوت 
ژنوتيپ تمايز وجوه از يكي عنوانبه هاROS تعديل چگونگي

 كلزا در شوري و خشكي هايتنش به متحمل و حساس هاي
 ,.Shamloo-Dashtpagerdi et al( است شده گزارش

 نسبت حفظ طريق از يوني ايستاييهم، همچنين. )2018
 حياتي شناختيزيست مسير يك عنوانبه سديم به پتاسيم

 ايعلوفه شلغم گياه در شوري تنش به سريع پاسخ براي
 كه است شده گزارش.)Li et al., 2021a( است شده معرفي
 شوري تنش پي در اكسيداتيو تنش ايجاد و هاROS تجمع
 شودمي ايعلوفه شلغم گياه برگ پيري در تسريع سبب

)Mittal et al., 2018(. تخريب طريق از عمدتاً فرآيند اين 
 ,.Fan et al( دهدمي رخ سلولي غشاي هايآسيب و كلروفيل

2018; Mittal et al., 2018( .رسدمي نظر به، درمجموع 
 ژني شبكه و ايعلوفه شلغم هايEST بيوانفورماتيك تجزيه
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 به پاسخ مختلف هايجنبه است توانسته يخوببه آمدهدستبه
  .نمايد مشخص را گياه اين در شوري

 ZAT6 ژن كه داد نشان ژني شبكه توپولوژي تجزيه
 و Closness Centrality هايشاخص ميزان بيشترين

Betweenness Centrality دهدمي اختصاص خود به را 
 Edge Betwenness شاخص ژن اين، بعلاوه). 2 شكل(

 ZAT6 ژن كه است معني بدان نتايج اين. داشت نيز بالايي
 مهم) ژن( گره يك عنوانبه شدهبينييشپ ژني يشبكه در
)Hub gene (نمايدمي عمل )Raman et al., 2014; 

Naseri et al., 2021( .ZAT6 از رونويسي عامل يك 
 تكامل و رشد تنظيم در كه است C2H2-type ZFP خانواده
 در شوري و اسمزي، غذايي عناصر هايتنش به پاسخ و ريشه
. )Liu et al., 2013( كندمي نقش ايفاي آرابيدوپسيس گياه

 پنبه و برنج در ژن اين بيان افزايش كه است شده گزارش
 Tang and( شودمي شوري تنش به تحمل افزايش سبب

Luo, 2018( .صحت رب ديگري يدتائ توانندمي هاگزارش اين 
 شوري تنش به پاسخ مهم ژن يك عنوانبه ZAT6 ژن انتخاب

.باشند ايعلوفه شلغم در
  

  
 در علوفه شلغم گياه برگ در شده شناسايي) DEGs( افتراقي بيان با هايژن مراتبي سلسله ژني شبكه: بالا. 2 شكل 

 به رمزق رنگ و تربزرگ اندازه با ي)هاژن( هاگره: شدهبينييشپ ژني شبكه توپولوژي تجزيه: پايين. شوري تنش شرايط
 ZAT6 ژن مكان. هستند betweenness centrality و closeness centrality يپارامترها از بالاتري مقادير داراي ترتيب

 .است شده مشخص سياه دايره با شبكه در

Fig. 2. Above: Hierarchical gene network of differentially expressed genes (DEGs) identified in B. rapa 
leaf under salinity stress. Bottom: Gene network topology analysis: larger nodes (genes) with red color 
have higher values of closeness centrality and betweenness centrality parameters, respectively. The 
location of the ZAT6 gene in the network is shown with a black circle. 
 



 1402، پائيز 16ي محيطي در علوم زراعي، جلد هاتنش  638

 

  

 مولكولي و بيوشيميايي هايرزيابيا

 در شده گيرياندازه صفات براي داريمعني بسيار تفاوت
، ژنوتيپ اثر). 2 جدول( گرديد مشاهده شوري تنش آزمايش

 ZAT6 ژن بيان بر شوري در ژنوتيپ متقابل اثر و شوري اثر
 سبب شوري تنش كليطوربه). 2 جدول( بود دارمعني بسيار

 شد ايعلوفه شلغم ژنوتيپ دو هر در ZAT6 ژن بيان افزايش
 حملمت ژنوتيپ در چشمگيري شكل به افزايش اين). 3 شكل(
 يشور به حساس ژنوتيپ از بيشتر اردكان يعني شوري به

 12 ژن بيان ميزان بيشترين). 3 شكل( بود كرمانشاه يعني
 گرديد مشاهده اردكان ژنوتيپ در شوري تيمار از پس ساعت

 ژنوتيپ برابر 3 از بيش ژنوتيپ اين در ژن بيان كه شكلي به
 ژن بيان نيز شوري تيمار پس ساعت 3 زمان در. بود كرمانشاه

 ژنوتيپ از بيشتر داريمعني شكل به اركان ژنوتيپ در
 اردكان ژنوتيپ در ZAT6 ژن، زمان اين در. بود كرمانشاه

 كمترين .داشت بيان افزايش كرمانشاه ژنوتيپ برابر دو از بيش
 تنش بدون شرايط در و ژنوتيپ دو هر در نيز ژن بيان انميز

 شوري هايتنش به پاسخ در ZAT6 قوي القاي. شد مشاهده
 و )Liu et al., 2013( آرابيدوپسيس گياه در اسمزي و

 شوري تنش به پاسخ در جو گياه در آن بيان تغييرات
)Shamloo-Dashtpagerdi et al., 2019( شده گزارش نيز 

   .است
 نشت و ژنوتيپ نوع اثرات، واريانس تجزيه نتايج اساس بر
 شد اردمعني آنتوسيانين ميزان بر دو اين متقابل اثر و شوري

  ). 2 جدول(
 

  اي در شرايط تنش شوريدر دو ژنوتيپ متحمل و حساس به شوري شلغم علوفه شدهيابيارز. تجزيه واريانس صفات 2جدول 
Table 2. Analysis of variance (ANOVA) of evaluated traits in salinity tolerant and susceptible genotypes of B. rapa 
under salinity stress 

نمالو
  آلدئيددي

MDA

 ديسوپراكس
  ديسموتاز

SOD 
  كاتالاز
CAT

  پراكسيداز
POD

  آنتوسيانين
Anthocyanin

 ZAT6بيان ژن 
Expression of 

ZAT6

ه درج
  آزادي

df 

  منابع تغيير
Source of variation 

  ژنوتيپ  1  22.16**  0.0015*  0.0045**  9.79**  1.76*  8.74**
Genotype (G) 

  شرايط (شوري)  2  17.43**  0.004**  0.0104**  70.81**  34.07**  46.81**
Condition (Salinity)(S) 

  ايط (شوري)شر×ژنوتيپ  2  6.95**  0.005**  0.026**  3.54**  1.88**  1.89**
G × C 

  خطا  12  0.01  0.0002  0.005  0.006  0.005  0.05
Error 

 و درصد 1درصد و  5داري در سطح به ترتيب معني                                                      Significance at the α= 5% and 1%and    
 

 
 اختلاف دهندهنشان متفاوت حروف. شوري تنش شرايط در ايعلوفه لغمش گياه برگ در ZAT6 ژن بيان تغييرات. 3 شكل
 .باشدمي دانكن ايدامنه چند آزمون اساس بر درصد 1 سطح در دارمعني

Fig. 3. Changes in expression of ZAT6 gene in B. rapa leaf under salinity stress. Different letters indicate 
a significant difference at the 1% level based on Duncan’s multiple ranges test. 
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 ساعت 12 اردكان ژنوتيپ در آنتوسيانين ميزان بيشترين
 3 حتي). 3 جدول( گرديد مشاهده شوري تنش اعمال از پس

 اين در آنتوسيانين ميزان، شوري تنش اعمال از پس ساعت
 ميزان با داريمعني تفاوت كه بود يااندازهبه ژنوتيپ

 تيمار ساعت 12 از پس كرمانشاه ژنوتيپ در آنتوسيانين
 يپژنوت دو هر در آنتوسيانين مقادير كمترين. نداشت شوري

 نظر اين از تفاوتي و گرديد مشاهده تنش بدون شرايط در نيز
 كه دهندمي نشان نتايج اين. نشد مشاهده هاژنوتيپ بين

 به وابسته ايعلوفه شلغم گياه در  آنتوسيانين ميزان اگرچه
 وريش تنش ازجمله محيطي تغييرات يول ،است ژنوتيپ نوع

 اننش پيشين مطالعات در .دارد آن تغييرات در تريمهم نقش
 و آرابيدوپسيس گياهان در آنتوسيانين كه است شده داده
-آنتي سيستم ارتقاء با غيرزيستي هايتنش به پاسخ در گندم

، )ROSs( اكسيژن فعال هاينهگو يسازپاك و گياه اكسيداني
 ;Kovinich et al., 2015( شودمي تنش تحمل بهبود سبب

Li et al., 2018( 2018 .(محتواي افزايش، همچنين 

 ريجلوگي براي راهكار يك عنوانبه چاي گياه در آنتوسيانين
 فيمعر تنش تحمل و زيستي غير هايتنش از ناشي صدمات از

  .)Li et al., 2021b( است شده
 نشت، ژنوتيپ اثرات كه داد نشان واريانس تجزيه نتايج

- آنتي آنزيم سه هر فعاليت بر دو اين متقابل اثر و شوري

 جدول( است دارمعني SOD و POD ،CAT يعني اكسيدان
 زيمآن فعاليت ميزان ازنظر تفاوتي تنش بدون شرايط در). 2

POD فعاليت ميزان). 3 جدول( نداشت وجود ژنوتيپ دو بين 
 شكل به شوري تنش اعمال از ساعت 3 از پس POD آنزيم
. بود بيشتر اردكان يعني متحمل ژنوتيپ در داريمعني

 ژنوتيپ در آنزيم اين فعاليت ميزان بيشترين، همچنين
 شد مشاهده شوري تنش اعمال از پس ساعت 12 و متحمل

 ژنوتيپ در POD آنزيم فعاليت، زمان اين در كه شكلي به
 يعني حساس ژنوتيپ از بيشتر درصد 20 از بيش اردكان

 .بود كرمانشاه

 
 شرايط در ياعلوفه شلغم برگ در شدهارزيابي بيوشيميايي صفات به مربوط شوري تنش در ژنوتيپ متقابل اثر ميانگين مقايسه. 3 جدول
 است دانكن ايدامنه چند آزمون اساس بر درصد 1 سطح در دارمعني اختلاف دهندهنشان متفاوت حروف. شوري تنش

Table 3. Mean comparison of genotype × salinity interaction of the biochemical traits evaluated in B. rapa 
leaf under salinity stress. Different letters indicate a significant difference at the 1% level based on Duncan’s 
multiple ranges test. 

 آلدئيديمالون د
MDA  

يدسوپر اكس
  ديسموتاز

SOD 
  كاتالاز
CAT  

  پراكسيداز
POD  

  آنتوسيانين
Anthocyanin 

شرايط (شوري)
Condition 
(Salinity) 

  ژنوتيپ
Genotype 

mmol g-1 fwU mg-1 Pro. nmol min-1 mg1 Pronmol tetraguaiacol mg-1 Promg fw-1   

e27.67  d6.63  e20.36  d0.32  d0.057  بدون تنش  
Non-stress

  كرمانشاه
Kemanshah

c29.62  c7.19  d22.44  c0.34  c0.069  3 ساعت  
3h

a34.42  b10.05  b25.67  b0.37  b0.09  12 ساعت  
12h

e27.47  d6.65  e20.23  d0.33  d0.058  بدون تنش  
Non-stress اردكان  

Ardakan d28.59  c7.13  c24.08  b0.36  b0.088  3 ساعت  
3h 

b31.78  a11.96  a28.61  a0.45  a0.124  12 ساعت  
12h   

 هايژنوتيپ در CAT آنزيم فعاليت براي مشابهي روند
 جدول( گرديد مشاهده شوري تنش شرايط در و موردمطالعه

 شرايط در هاژنوتيپ بين داريمعني تفاوت نيز اينجا در). 3
 از پس ساعت 3 زمان در هم ولي نداشت وجود تنش بدون
 اعمال از پس ساعت 12 زمان در هم و شوري تنش اعمال

 هب اردكان ژنوتيپ در آنزيم اين عاليتف ميزان، شوري تنش
  .بود كرمانشاه ژنوتيپ از بيشتر داريمعني شكل
 داريمعني تفاوت، CAT آنزيم فعاليت ميران با ارتباط در

 پس ساعت 3 هم و تنش بدون شرايط در هم هاژنوتيپ بين
 اين فعاليت ميزان ولي. نداشت وجود شوري تنش اعمال از
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 ژنوتيپ در شوري تنش اعمال از پس ساعت 12 در آنزيم
 ژنوتيپ در آن فعاليت از بيشتر درصد 20 حدود اردكان

 ينا متقابل اثر و شوري تنش، ژنوتيپ نوع اثرات .بود كرمانشاه
). 2 جدول( بود دارمعني بسيار برگ MDA محتواي بر دو

 ينب تفاوتي تنش بدون شرايط در رفتمي انتظار كه طورهمان
 3 ولي). 3 جدول( نگرديد مشاهده صفت ناي ازنظر هاژنوتيپ
 برگ در MDA ميزان، شوري تنش اعمال از پس ساعت
 اردكان ژنوتيپ از بيشتر داريمعني شكل به كرمانشاه ژنوتيپ

 و كرمانشاه ژنوتيپ برگ در نيز MDA ميزان بيشترين. بود
  .گرديد مشاهده شوري تنش اعمال از پس ساعت 12

 اكسيدانآنتي هايآنزيم فعاليت ميزان و سطح افزايش
 عمومي مكانيسم يك عنوانبه SOD و POD ،CAT همچون

 طريق از غيرزيستي هايتنش تحمل در اهميت حائز و
 غشاهاي همچون سلولي مختلف ساختارهاي از حفاظت
د شومي شناخته. . .  و نوكلئيك اسيدهاي، سلولي

)Hasanuzzaman et al., 2020( .مطالعه نتايج اساس بر 
 ييعن ايعلوفه شلغم متحمل ژنوتيپ رسدمي نظر به، حاضر

 يؤثرترم حفاظتي و اكسيدانيآنتي سيستم از، اردكان ژنوتيپ

 از شاخصي كه MDA ميزان بودن كمتر. است برخوردار
 Morales and( است تنش شرايط در سلولي صدمات ميزان

Munné-Bosch, 2019( ،به. است موضوع اين يدمؤ نيز 
 كه است شده مشخص پيشين مطالعات در، جالبي شكل

 در ايعلوفه شلغم ياهگ در اكسيدانآنتي هايآنزيم فعاليت
 هايژنوتيپ و است اختصاصي ژنوتيپ، شوري تنش به پاسخ

 تنش به بيشتري تحمل هاآنزيم اين فعاليت بالاتر سطح با
  .)Noreen et al., 2010( دارند شوري

  
 شوري تحمل و شدهيابيارز صفات بين ارتباط تجزيه
  ايعلوفه شلغم
 شده داده نمايش 4 در شكل (CA) تناظري تحليل نتايج
 5 معناداري سطح در و اسكور كاي آزمون اساس بر. است
 از بيش درمجموع (F2) دوم و (F1) اول يهافهمؤل، درصد

 شكل( برگرفتند در را شدهيابيارز صفات تغييرات از درصد 99
4.(

 
 
  

  
 با تنش ژنوتيپ محل. شوري تنش شرايط در ايعلوفه شلغم برگ در شدهارزيابي صفات) CA( تناظري تحليل. 4 شكل
 .است شده داده نشان مثلث با صفات محل و دايره

Fi. 4. Correspondence analysis (CA) of evaluated traits in B. rapa leaf under salinity stress. The location 
of the genotype-stress is indicated by circles and the location of the traits by triangles. 
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CA نشت مختلف سطوح به ژنوتيپ دو هايپاسخ خوبيبه 
 هم از را تنش اعمال از پس ساعت 12 و 3 يعني، شوري
 لمح( تنش به تحمل ناحيه دو، اساس اين بر. نمود تفكيك

 محل( تنش به حساسيت و) متحمل ژنوتيپ قرارگيري
 ،جالبي شكل به. آمد دست به) حساس ژنوتيپ قرارگيري
 سه فعاليت و آنتوسيانين ميزان، ZAT6 ژن بيان تغييرات

 قرار تنش به تحمل احيهن در SOD و POD ،CAT آنزيم
 لاتربا مقادير بين مثبت رابطه وجود يدهندهنشان كه گرفت

 اي¬علوفه شلغم در شوري تنش تحمل با و هم با صفات اين
 يتحساس ناحيه در MDA تغييرات، مقابل سمت در. است

 منفي ارتباط يدهندهنشان كه گرديد واقع شوري تنش به
 ارتباط و شده گيرياندازه صفات ديگر با MDA بالاتر مقادير
 نتايج اساس بر. است تنش به حساسيت با آن مثبت

 تغييرات احتمالاً كه نمود عنوان چنين توانمي، آمدهدستبه
 يمتنظ در غيرمستقيم يا مستقيم شكل به ZAT6 ژن بيان
 زا خصوصبه شوري تنش به ايعلوفه شلغم گياه هايپاسخ
  .رددا شركت شدهيابيارز صفات مسير

 طريق از ZAT6 رونويسي عامل كه است شده مشخص
 بيوسنتز مسير در دخيل هايژن پروموتور به اتصال

 به خپاس در آنتوسيانين سطوح افزايش سبب هاآنتوسيانين
 Shi et( گرددمي آرابيدوپسيس گياه در اكسيداتيو هايتنش

al. 2018a .(اسرم تنش تحمل القاي در ژن اين نقش، بعلاوه 
 يدهرس اثبات به ملاتونين تنظيمي مولكول مسير ريقط از

 مولكول، جالبي شكل به). Shi and Chan 2014( است
 اب كه داشت وجود نيز شدهبينييشپ ژني شبكه در ملاتونين

). 2 شكل( بود مرتبط هاهورمون ازجمله شبكه هايگره ديگر
 هايپاسخ و تكامل، رشد در آن نقش و ملاتونين يتازگبه
 Altaf( است شده برخوردار ايويژه اهميت از گياهان يطيمح

et al., 2021( .تنظيمي مولكول اين كه است شده مشخص، 
 تنظيمي هايمولكول ساير با همكاري با يا مستقل طوربه

 آبشارهاي... و سيدا ساليسيليك، ABA هايهورمون ازجمله
 لقائاتا به پاسخ در ژنوم رونوشتي هايفعاليت يكنندهتنظيم
 ;Altaf et al., 2021( نمايدمي فعال را محيطي و داخلي

Arnao et al., 2021( .يكي كه است شده مشخص، همچنين 
، ودشمي    كنترل ملاتونين توسط كه اصلي هايمسيست از

 .)Shafi et al., 2021( است گياه اكسيدانيآنتي سيستم
 ارتقاء سبب ملاتونين كه است شده مشخص مثال براي

 Nawaz( شودمي هندوانه اكسيدانيآنتي و دفاعي سيستم

et al., 2018( .و آنتوسيانين سطوح ملاتونين همچنين 

 در چاي گياه تحمل آن تبعبه و اكسيدانيآنتي هايآنزيم
 بخشيد بهبود را سرما و خشكي ،شوري هايتنش به پاسخ

)Li et al., 2019( .رونويسي عامل ZAT6 از يكي عنوانبه 
 ملع گياهان در ملاتونين رسانيپيام مسير اجزاي تريناصلي
، روينازا. )Shi et al., 2018a; Shi et al., 2018b( كندمي
 متحمل هايژنوتيپ ارزيابي در كه طورهمان رسدمي نظر به
 ژن بالاتر بيان، گرديد مشخص ايعلوفه شلغم حساس و

ZAT6 در شوري تنش تحمل از بخشي ايجاد در مهمي نقش 
 ينا بيان بالاتر سطح كه تاس محتمل درواقع. است گياه اين
 قوي اكسيدانيآنتي و دفاعي سيستم يك گيريشكل به، ژن

 غشاهاي ازجمله گياهي مهم ساختارهاي حفظ با و كند كمك
 ار شوري تنش از ناشي صدمات، برگ يهادانهرنگ و سلولي
 رد و گياه متابوليكي هايفعاليت تداوم سبب و دهد كاهش
  .گردد شوري تحمل نتيجه
  

  گيري نهايييجهنت
 شدن نروش سبب ايعلوفه شلغم گياه ترانسكريپتوم يمطالعه
 ينا ژنوم كاركردي گيريجهت و يمولكول هايپاسخ از بخشي
 دك ژن رسدمي نظر به. گرديد شوري تنش به پاسخ در گياه

 گيريشكل در ييبسزا نقش ZAT6 رونويسي عامل يكننده
 گياه در شوري تنش تحمل هاييسممكان از مهمي بخش
-عنيم و مستقيم ارتباط. باشد داشته بر عهده ايعلوفه شلغم

-آنتي هايفعاليت، ژن اين بيان بالاي سطوح بين داري

 هب گرديد مشاهده سلولي صدمات ميزان و گياه اكسيداني
 ،آنتوسيانين محتواي افزايش با ZAT6 بيشتر بيان كه شكلي
 محتواي كاهش و اكسيدانآنتي هايآنزيم فعاليت افزايش
 دهكنن تائيد تواندمي كه بود همراه برگ در آلدئيديمالون د
 ژن ينا بيشتر كاركرد جزييات البته. باشد شده مطرح فرضيه

 .است تكميلي مطالعات نيازمند شوري تنش به پاسخ در
 عنوانهب ملاتونين تنظيمي مسير با ژن اين ارتباط، بخصوص

 ولكولم اين نقش و گياهان در اصلي كنندهتنظيم مولكول يك
 هنقط تواندمي ايعلوفه شلغم گياه در شوري تحمل ايجاد در

  .باشد بعدي مطالعات براي يمؤثر آغاز
  

  سپاسگزاري
 اقليد عالي آموزش مركز مالي هايحمايت از دانيممي لازم
 ييم.نما تشكر پژوهشي پروژه اين انجام براي
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