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A B S T R A C T 
Heat stress has detrimental effects on the growth and performance of plants 

through biochemical, physiological, morphological, and molecular changes. 

Plants have developed complex mechanisms to balance growth and tolerance 

to stress, allowing them to effectively defend against more severe stresses by 

remembering mild stress and forming heat stress memory, known as 

thermopriming. To investigate the role of thermopriming in inducing the 

transcription response of HSFA2, HSFA1b and MIPS2 genes, the changes in 

the transcriptional level of the genes were studied at different times after 

priming and return stress in canola seedlings using the qRT-PCR technique. 

The results showed that the expression of these genes was not stable during 

the recovery period after the initial mild stress (memory phase), while their 

transcription level immediately after facing the second severe stress was 

induced at a much higher level in primed plants (P+T treatment) compared 

to non-primed plants (T treatment) which continued until 48 hours after 

return stress. Also, morphological analysis of seedlings at 7 and 14 days after 

release from the second stress showed that thermopriming increase the 

growth indices and heat tolerance in these plants through strengthening the 

expression of stress memory genes. Since the HSFA1b, HSFA2 and MIPS2 

genes have maintained their expression level until days after the return stress, 

these genes can be the key components of the transcriptional memory of heat 

stress and be used in breeding programs and the development of heat tolerant 

varieties.  
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  علمی نشریه

 فناوری گیاهان زراعیزیست
 

 

 «مقاله پژوهشی»

ای تنش گرما در های حافظهژن به رونویسخخی اسخخ پاثر پرایمینگ دمائی در 

 های کلزاگیاهچه

 
 *1یطاهر هنگامه، 1فریطاهر دینو

 

 چکیده
بر رشد و  یاثرات مضر یو مولکول یکیمورفولوژ ،یکیولوژیزیف ،ییایمیوشیب راتییتغ قیاز طر ییتنش گرما
اند ای را برای متعادل کردن رشد و تحمل به تنش ایجاد کردههای پیچیدهمکانیسم اهانیدارد. گ اهانیعملکرد گ
ی تنش گرمایی گیری حافظههای ملایم و شکلدهد که با به خاطر سپردن تنشها این امکان را میکه به آن

جهت باشند.  های شدیدتر داشتهشود، دفاع مؤثرتری در برابر تنشکه تحت عنوان پرایمینگ دمایی نامیده می
در  راتیی، تغMIPS2و  HSFA1b ،HSFA2 یهاژن یسیدر القاء پاسخ رونو ییدما نگیمینقش پرا یبررس

کلزا با  یهااهچهیدر گ یو تنش برگشت نگیمیمختلف پس از پرا یها در ساعات زمانژن نیا یسیسطح رونو
 یها در طول دورهژن نیا انینشان داد که ب جیقرار گرفت. نتا یمورد بررس qRT-PCR کیاستفاده از تکن

ها بلافاصله آن یسیکه سطح رونوحال آن ست،ین داریاول )فاز حافظه( پا میپس از فراغت از تنش ملا یابیباز
 اهانی( نسبت به گP+T ماریشده )تمیپرا اهانیدر گ یبالاتر اریدوم در سطح بس دیبا تنش شد واجههپس از م

 جینتا یبررس نیادامه داشت. همچن زین یساعت بعد از تنش برگشت 48( القاء شد که تا T مارینشده )تمیپرا
 قیاز طر تواندیم ییدما نگیمیراروز پس از فراغت از تنش دوم نشان داد که پ 14و  7 هااهچهیگ یکیمورفولوژ

شود.  اهانیگ نیدر ا ییو القاء تحمل گرما یرشد یهاشاخص شیتنش باعث افزا یحافظه یهاژن انیب تیتقو
حفظ  یخود را تا روزها پس از تنش برگشت انیسطح ب MIPS2و  HSFA1b ،HSFA2 یهاجا که ژناز آن
نظر گرفت و از آن  در ییتنش گرما یسیرونو یحافظه یدیها را به عنوان جزء کلژن نیا توانیند، لذا ماهکرد
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 مقدمه
صورت مداوم با تغییر ستی  گیاهان به  ستی و غیرزی شرایط زی در 

کنند که هایی را ایجاد میاین تغییرات اغلب تنشروبرو هستتتتند. 
بوده و ممکن است با گذر زمان به شدت افزایش  شوندهگاهاً تکرار

یکی از این  .(Hilker et al., 2016; Balazadeh, 2022) یابند
که  استتتمحدوده بهینه در ستتطحی بالاتر از افزایش دما ها، تنش

سیب سلمعمولاً به دلیل اثرات آ سان به  ول، مانند تغییر عملکرد ر
ست و/ یا تولید گونهها، تجمع پروتئینآنزیم های های تاخورده نادر

شد و نمو گیاهان را مختل می سیژن فعال، ر سوی دیگر اک کند. از 
تنش گرما به یکپارچگی ستتاختاری دستتتگاه فتوستتنتزی آستتیب 

 کندرستتاند و در نتیجه تیبیت دی اکستتید کربن را محدود میمی
(Hasanuzzaman et al., 2013; Hu et al., 2020; Moore 

et al., 2021.)  مطالعات نشتتان داده استتت که به دنبال افزایش
ای و ادامه ستیر صتعودی گرمایش جهانی، انتشتار گازهای گلخانه

های فیزیولوژیک تغییرات طولانی مدت دما بر بستتیاری از فعالیت
ت غذایی و تامین گیاه اثر خواهد گذاشتتت و تهدیدی جدی در امنی

گزارش جدید  (.Moore et al., 2021گذارد )سوخت بر جای می
1IPCC شان می  5/1که افزایش گرمایش جهانی به بیش از  دهدن

تاثیرات صتتنعتی، انقلاب  گراد بالاتر از ستتطح قبل ازدرجه ستتانتی
بازده محصتتتولات کشتتتاورزی خواهد  ایگستتتترده داشتتتت بر 

(Masson-Delmotte et al., 2022)به  دمایی رو، تنش . از این
عنوان یک چالش مهم در در زمینه محیط زیستتتت و کشتتتاورزی 

در جهت و نیاز به راهکارهای کاهش این تأثیرات  باشتتدمیمطرح 
 وری تولیدات کشاورزی ضروری است. افزایش بهره

گیاهان به منظور مقابله با تنش گرما از دو استتتتراتژی تحمل 
شتتوند. برخلات تحمل ذاتی که در مند میهرهب 3و اکتستتابی 2ذاتی

له با تنش گرما دارد، در تحمل  آن گیاه ظرفیت طبیعی برای مقاب
نیز نامیده  4اکتستتابی که تحت عناوین خوگیری یا پرایمینگ دما ی

شتتتود گیاهان قادر خواهند بود پس از اینکه طی دوره کوتاهی می
تحمل بالایی به  تحت تنش ملایم گرما قرار گرفتند )پرایمینگ(،

 ,.Yeh et alهای بعدی نشان دهند )سطوح کشنده گرما در تنش

آماده شتتدن )پرایمینگ( برای  زراعیارتقاء قابلیت گیاهان (. 2012
را  تنشتواند تحمل به می های زیستی و غیر زیستیتنشدر برابر 

آب و هوایی، عملکرد  شتتترایط تغییر در صتتتورتافزایش داده و 

                                                                                                                                                                                      
1. Intergovernmental Panel on Climate Change 

2. Basal heat tolerance 

3. Acquired heat tolerance 

4. Thermopriming 

ضمین  صول را ت سطح  .(Bita & Gerats, 2013) نمایدمح در 
با دو  )پرایمینگ دمایی( گرما تنشدر برابر آماده شتتدن مولکولی، 
القاء های ژن بیان پایدار( 1همراه استتتت: ) رونویستتتینوع حافظه 

 تنش گرماییگرما که بیش از چند روز پس از  شتتتده تحت تنش
مه می یه ادا بداول یاندد ( افزایش مج2)و  یا  تنشها پس از ژن ب

(.  et al; Liu 2016., et alLämke ,.2018) 5برگشتتتیگرمای 
سی با برخی از  ست که حافظه رونوی شده ا شخص  هر چند که م

 هیستون 4متیلاسیون لیزین تری/-ویژه دیتغییرات هیستونی به 

H3  همراه است (Jaskiewicz et al., 2011 ،) اساسبا این حال 
سیاری جوانب مولکولی حافظه  سی از ب شناخته رونوی باقی مانده نا

در آرابیدوپستتیس، چندین فاکتور موثر در حافظه رونویستتی  استتت.
از اند. ( شناسایی و تعیین خصوصیت شده2و  1تنش گرمایی )نوع 

  FORGETTER1 (FGT1)جملتته این فتتاکتورهتتا، پروتئین
شد که می سی نقش حیاتی در حافظهبا  .کندایفا می یک وعن رونوی

FGT1 های بازستتازی کروماتین کلاسبا پروتئین SWI/SNF و 
ISWI  ته مامدارد و  کنشبرهمدر هستتت دوره حافظه، طول  در ت

ارد دمیو رونویستتتی را فعال نگه نوکلئوزوم را کاهش  فشتتتردگی
(Brzezinka et al., 2016)رونویسی شوکفاکتور  دو . همچنین 

یان  3HSFAو 2HSFA ،(HSF) 6تیحرار یدار ب پا قاء  برای ال
حافظه رونویستتی پس از تنش گرما )نوع یک( ضتتروری هستتتند 

(Friedrich et al., 2021پروتئین .)های HSF  های به تکرار
سترده شوک حرارتی nGAAn ای از توالیگ صر  ( HSEs) که عنا
 ;Nover et al., 2001شتتتوند )شتتتوند، متصتتتل مینامیده می

Anckar & Sistonen, 2011).  حافظه تنش گرما نیازمند فاکتور
( که Charng et al., 2007باشتتد )می HSFA2شتتوک گرما ی 

نوع فاکتور شتتوک حرارتی استتت که در آرابیدوپستتیس  21یکی از 
صی در حافظه تنش گرما دارد ) صا  ,.Ohama et alعملکرد اخت

2017 .)HSFA2  سط ستقیما تو سه تا القاء می HSFA1م شود. 
به عنوان  A1D و A1A، A1Bیعنی  HSFA1های از ایزوفرم
مطرح هستتتند فوری به تنش گرما  کنندگان اصتتلی پاستتختنظیم

(Yoshida et al., 2011; Yeh et al., 2012).  این فاکتورها به
های شتتوند و به واستتطه اتصتتال به پروتئینطور پیوستتته بیان می

شوند( به حالت نامیده می 8ت عنوان چپرون)که تح 7شوک حرارتی
گه داشتتتته میغیر به محر بروز تنش گرمایی، فعال ن شتتتوند. 

5. Recurring stress 

6. Heat shock transcription factor 

7. Heat shock proteins (HSPs) 

8. Chaperone 
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به پروتئینچپرون شتتتوند و در نتیجه های دیگر متصتتتل میها 
سی ژنفعال می HSFA1 هایایزوفرم های چپرون شوند و رونوی

ند کنها غیرفعال شتتوند، القاء میرا تا زمانی که دوباره توستتط آن
مدل تیتراستتتیون چپرون( ) (Kappel et al., 2023).  به طور

خلاصه مدل ارا ه شده برای حافظه رونویسی به این صورت است 
سیون HSFA2 که ستفاده از متیلا سی  H3K4با ا ، فعالیت رونوی
یکژن یان  پا ند روز پس از  خاص را برای چ مای  های  تنش گر

مدت حفظ می تاه  ظه رونویستتتی نوع کو حاف ند ) پس از  یک(.ک
سی در زیر مجموعه سی، نوع دوم حافظه رونوی ای از کاهش رونوی

سی به ها فعال باقی میژن ماند و باعث افزایش القای مجدد رونوی
شدید بعدی می شتی  شود که معمولا محر رویارویی با تنش برگ

(. Liu et al., 2018) یابدتا چند روز بعد از پرایمینگ هم ادامه می
HSFA2  تنش گرمایی  هر دو نوع حافظه رونویستتتی بعد ازبرای

با این حال استتتاس  (،Lämke et al., 2016مورد نیاز استتتت )
هنوز به  HSFA2 توستتتط تنش گرمایی چگونگی ارتقای حافظه

 خوبی شناخته نشده است. 
های گذرا و ملایم گرما به از آنجا که قرار گرفتن در معرض تنش

های یی را برای تحمل به تنشکند تا حافظه دماگیاهان کمک می
های اخیر تحقیقات در بعدی به دستتتت آورند، از این رو در ستتتال

های مولکولی پرایمینگ دمایی در گیاه آرابیدوپستتیس خصتتوص جنبه
 ;Ling et al., 2018ای را به خود جلب کرده استتت )توجه فزاینده

Friedrich et al., 2021; Kappel et al., 2023 های مکانیسم( و
ست  شده ا سایی  شنا سلولی متنوعی در زمینه افزایش حافظه تنش 

(Balazadeh, 2022سم های مولکولی پرایمینگ (، با این حال مکانی
دمایی و حافظه تنش گرمایی در بستتتیاری از گیاهان از جمله کلزا 
ناشناخته باقی مانده است. با توجه به اهمیت کشت گیاه کلزا به عنوان 

ص صنایع تولید یک مح ستفاده در  شاورزی و مورد ا ستراتژیک ک ول ا
به رشتتتد دمای  به روند رو  با توجه  روغن خوراکی و خوراک دام و 

های حافظه تنش گرما و ایجاد مقاومت جهانی، آشنایی با نحوه اثر ژن
لذا در تحقیق  گرمایی در گیاه کلزار از اهمیت بالایی برخوردار استتتت.

های حافظه  ی بر میزان رونویستتتی برخی ژناخیر اثر پرایمینگ دما
مانی  MIPS2و  HSFA2  ،HSFA1bنظیرتنش  در فواصتتتتل ز

ستفاده از تکنیک  صی پس از تنش دوم با ا شخ مورد  qRT-PCRم
 ارزیابی قرار گرفت.

 

 پیشینه پژوهش

ستراتژی صر کلیدی ا های سازگاری به تغییرات محیطی یک عن
گیاه را برای  که تنش ملایم گرما،باشد به این ترتیب بقای گیاهان می

کند و امکان بقای گیاه در به دستتتت آوردن تحمل حرارتی آماده می
کند. تحمل گرمایی شتتدیدتر تنش گرمایی را تستتهیل می شتترایط

سابی به طور فعال در طی چند روز حفظ می شود )حافظه تنش( و اکت
 Friedrichحافظه تنش همراه است ) های مرتبط باپایدار ژنبا القای 

et al., 2021.) حال، همه ژن مایی با این  نده تنش گر قاکن های ال
شان نمی سی را ن ای و های حافظهدهند و تمایز بین ژنحافظه رونوی

های کلیدی موثر ای نامشتتخص استتت. در مطالعه قبلی ژنغیرحافظه
ستقرار و پایداری حافظه تنش گرما در گیاهچه سیس در ا های آرابیدوپ

مورد بررسی قرار گرفت و اطلاعات  In silicoهای اده از روشبا استف
های موثر در حافظه رونویسی )نوع کنش ژنجامعی در خصوص برهم
سم ست آمد )های تنظیمی بیان آنیک و دو( و مکانی  AlKianها بد

Abadi et al., 2023 یا عه دیگری جهت ارزیابی اینکه آ (. در مطال
لقاء شتتده در اثر تنش گرما، وابستتته به هایی با حافظه رونویستتی اژن

هستند یا خیر، ترانسکریپتوم گیاهان پرایم شده و   HSFA2 عملکرد
مورد بررسی hsfa2 های فرم وحشی و موتانت پرایم نشده در اکوتیپ

الگوی بیان  hsfa2قرار گرفتند. نتایج نشان داد که در اکوتیپ موتانت 
دهنده نقش میبت این ای مشتتاهده نشتتد که نشتتانهای حافظهژن

باشتتتد. جهت تا ید های حافظه تنش گرما میفاکتور در القاء بیان ژن
سی در دو اکوتیپ نتایج ریزآرایه، بیان تعدادی از ژن های حافظه رونوی

شی و موتانت  ستفاده از hsfa2 وح سی  qRT-PCRبا ا نیز مورد برر
رفت. نتایج نشتتان داد که در اکوتیپ وحشتتی، الگوی بیانی این قرار گ
افزایش یافته گیاهان پرایم نشده  ها در گیاهان پرایم شده نسبت بهژن

این افزایش بیان مشتتاهده  hsfa2 بود، حال آنکه در اکوتیپ موتانت 
در القاء  HSFA1های نشد. از سوی دیگر جهت مطالعه نقش ایزوفرم

های موتانت ها در اکوتیپای، الگوی بیان این ژنههای حافظبیان ژن
گیاهان و اکوتیپ وحشتتی در  hsfa1dو  hsfa1a ،hsfa1bستته گانه 

مورد بررسی قرار گرفت. این پرایم شده نسبت به گیاهان پرایم نشده 
سی در ارتباط با یافته شان داد که در اکوتیپ موتانت، حافظه رونوی ها ن
مشاهده  HSFA1Eو  APX2 ،MIPS2 های مورد آزمایش نظیر ژن

نشتتد. از ستتوی دیگر در این آزمایش مشتتخص شتتد که بیش بیان 
HSFA2 سخ سبب بروز پا ای های حافظهبه تنهایی قادر نخواهد بود 
توان استتتنباط کرد که شتتود و بدین ترتیب می hsfa1های در موتانت

 های القاءبه عنوان جزء ضروری حافظه رونویسی ژن HSFA2چه گر
ست و این فاکتور  ست اما به تنهایی کافی نی شده تحت تنش مطرح ا

در حافظه رونویسی بسیاری  HSFA1های تنظیمی به همراه ایزوفرم
های ژنی موثر استتت. از این رو یک فرضتتیه این استتت که از جایگاه
جهت عملکردشتتتان نیاز دارند که بصتتتورت  HSFA1 هایایزوفرم

تشتتکیل کمپلکس دهند. فرضتتیه دیگر این  HSFA2 هترومریک با
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کنند که قادرند فاکتوری را القاء   HSFA1 هایاستتتت که ایزوفرم
کند. های حافظه رونویسی عمل در القاء بیان ژن HSFA2تواند با می

ای در های حافظهتر ژنتر و قویهمچنین جهت ارزیابی بیان ستتتریع
و  APX2نظیر  های حافظهناثر پرایمینگ دما ی، بیان تعدادی تا از ژ

MIPS2  30، 15بلافاصتتله پس از تنش گرما ی در فواصتتل زمانی ،
، 15دقیقه پس از اعمال تنش گرما ی و در فواصتتتل زمانی  60و  45
شت به دمای  60و  45، 30 سانتی 22دقیقه بعد از بازگ گراد در درجه 

شان گیاهان پرایم شده و پرایم نشده مورد ارزیابی قرار گرفت. نت ایج ن
دقیقه بعد  15ها از بیان این ژنگیاهان پرایم شتتده افزایش  داد که در

از اعمال تنش شروع شده و تا یک ساعت بعد از اعمال تنش در دوره 
بازیابی نیز ادامه پیدا خواهد کرد حال آنکه در تیمار بدون پرایمینگ، 

بود  تر و ضتتتعیف تر خواهدها آهستتتتهداری بیان این ژنطور معنیبه
(Liu et al., 2018.) 

ی تنش های حافظهدر آزمایش دیگری میزان بیان نستتبی ژن
های زمانی مختلف بازیابی بعد در بازه گرما در گیاه آرابیدوپستتیس

ای مورد بررسی قرار گرفت. نتایج نشان دقیقه 45و  5های از تنش
نش گرما در معرض ت قهیدق 45مدت به اهانیکه گ یهنگامداد که 

شت ژن قرار گرفتند،  HsfA2 ،Hsp22  ،Hsp70هایمیزان رونو

 ، Hsp90و Hsp101  پس از ستتتاعت  1 ای قهیدق 30به مدت
اعات باقی ماند و در ستت داریدر ستتطح بالا پااعمال تنش همچنان 

حال آن فت  یا کاهش  تدریج  به  یابی  باز عدی  با ب باط  که در ارت
ن دقیقه در معرض تنش گرما 5گیاهانی که به مدت  د، قرار گرفت
ستتاعت  دقیقه تا یک 30تنش  یهای حافظهستتطح رونوشتتت ژن

ساعت پس از بازیابی، می سه  سید و  زان پس از تنش به حداکیر ر
 نیاهای مورد مطالعه به طور ناگهانی کاهش یافت. رونوشتتت ژن

ش داد که حافظه تنش بستتتته به مدت زمان تن نشتتتان هایافته
ای قادر دقیقه 5شود و حتی تنش  یمتواند به طور متفاوتی تنظمی

سخ ست پا سازگاری به گرما را در زمانا های متفاوت پس از های 
 (.Oyoshi et al., 2020بازیابی تنظیم نماید )

 

 شناسی پژوهشروش
انجام گرفت. بذور  (50بذور کلزا )هیبرید هایولااین آزمایش روی 

استریل سطحی از مرکز تحقیقات صفی آباد دزفول تهیه و پس از 
ستریل  3-2به مدت  %70با اتانول  شو با آب مقطر ا شست دقیقه و 

شت حاوی خاک  زنیجهت جوانه سینی ک شت  و پیت ماسدر  ک
در مرحله  هاگردید و آبیاری بصتتورت روزانه انجام گرفت. گیاهچه

متر حاوی سانتی 20ستیکی با قطر دهانه لابه گلدان پ برگی 2-3

تکرار  3در  پیت ماسوم د یکو  یلخاک مزرعه استتتتروم دیک 
ها در گلدان های کشتتت و. ستتینیانتقال داده شتتدند بیولوژیکی

 درجه 25±1ساعت تاریکی، دمای  8ساعت روشنایی،  16شرایط 

شب در دمای گراسانتی  و گرادسانتی درجه 18±1د در روز و در 
ها و آبیاری گلدان شتتتدند داده قرار گلخانه %70 رطوبت نستتتبی

برگ  4-5 باهایی گیاهچه . در نهایتانجام شتتتد روزانه بصتتتورت
 .ندیکنواخت جهت اعمال تیمار انتخاب شد هایاندازهبا  و حقیقی

شکل  شد: به ترتیب زیر ا 1اعمال تیمارها مطابق با دیاگرام  نجام 
درجه  37مدت ستتته ستتتاعت در دمای ها بهگیاهچه ،در تیمار اول

شدندگراد قرار سانتی شت  ی( وی)پرایمینگ دما داده  چهار پس از گذ
گراد )فاز حافظه(، درجه ستتانتی 25روز در وضتتعیت بازیابی در دمای 

سانتی 44تنش گرمایی  شد )تیمار  30گراد بمدت درجه  دقیقه اعمال 
های چه(. در تیمار دوم گیاهP+T ییگیاهان پرایم شتتده ت تنش گرما

بدون آن هار برگی  نگ چ حت پرایمی حت  ییمادکه ت ند ت قرار بگیر
به مدت  44تنش گرما ی  قه قرار گرفت 30درجه  نش ت)تیمار  نددقی

 37ها فقط تحت پرایمینگ دما ی (. در تیمار ستتوم گیاهچهT ییگرما
سانتی سدرجه  ساعت قرار گرفتگراد به مدت  )تیمار گیاهان پرایم  نده 

یش در دوره آزما تمام طولها در نیز گیاهچه شاهد( و در تیمار P شده
در تمامی  (.C شتتاهد)تیمار کردند گراد رشتتد درجه ستتانتی 25دمای 
بازگشتتتت ستتتاعت پ 72و  48، 24، 1برداری نمونه تیمارها س از 
یافته  رشدهای کاملا گراد از برگدرجه سانتی 25ها به دمای گیاهچه

ها در فویل گیری، نمونهبلافاصتتتله پس از نمونه .صتتتورت گرفت
مایع آلومینیومی قرار گر ته و پس از قرار گرفتن در ازت  مای دف ر د

 . شدندگراد نگهداری رجه سانتید -80
ستخراج سیناکلون(  RNA ا شرکت  کل با روش ترایزول )

طبق پروتکل شرکت سازنده صورت گرفت. برای بررسی کمیت 
استتتتخراج شتتتده از دستتتتگاه نانودرا  مدل  RNAو خلوص 

(Thermo scientific, NanoDrop, 2000C,USA استفاده )

 First Strand با اسننن هااز ای     cDNAسننن    شتتد. 

cDNA Synthesis              شننن  نن  سننن  ننا(

آغازگرهای اسنن  لامل ش شنن    سننایرتز رنن ل        

صی ژن صا ساس  MIPS2و  HSFA2 ،HSFA1bهای اخت بر ا
نده پروتئین )و توالی ESTهای توالی بت CDSهای رمزکن ( ث

 Primerبا استتتفاده از برنامه  NCBIگاه اینترنتی شتتده در پای

Quest  متتوجتتود در ستتتتایتتتIDT (Integrated DNA 

Technologies(1ند )جدول( طراحی شد. 
 
 

 
 

 

 
 

 

 
 

 
 



 
 های کلزاهای کاندید حافظه تنش گرما در گیاهچهگیری بیان نسبی ژنتیمارهای اعمال شده جهت اندازه. 1 شکل

 

رها برای اطمینان از طراحی صحیح و عملکرد اختصاصی آغازگ
، سنتز شده cDNAو همچنین پیدا کردن بهترین دمای اتصال به 

و  Bio-Rad ترموستتایکلر با استتتفاده از دستتتگاه PCRواکنش 
روی  بر qRT-PCRواکنش بصتتورت شتتیب دمایی انجام شتتد. 

ستگاه  شرکت  StepOnePlus Real-Time PCR Systemد (
ABI فاده از مستتتترمیکس با استتتت  2X Real-time PCR( و 

Master Mix (SYBR Green)  ساخت شرکت سیناکلون انجام
سه گیاه متفاوت سه تکرار بیولوژیکی )از  ( و دو شد. برای هر ژن 

تهcDNAتکرار تکنیکی )دو تکرار برای هر  شتتتد. ( در نظر گرف
ز انیز  Real- time PCRهای مخصتتتوص واکنش  میکروتیو
برای آنالیز  تهیه شتتتدند. GUNSTER BIOTECHشتتترکت 

آمده از روش اختلات در تغییرات درجه آستتتانه دستتتهای به داده
(CT∆∆ )( استفاده شدLivak & Schmittgen, 2001 که ابتدا )

های مختلف با استتتتفاده از ژن مرجع، چرخه آستتتتانه برای نمونه
های ستتازی شتتد و ستتپس تفاوت نستتبی در میزان بیان ژنالنرم

 Pfaffl et) محاستتبه گردیدREST افزار هدت با استتتفاده از نرم

al., 2002به عنوان ی داده(. در این روش، همه با ژن اکتین  ها 
سپس میزان تغییرات بیان ژن شدند و  ها در کنترل داخلی، نرمال 

شتترایط کنترل و  ت بهنستتب های مورد استتتفادهپاستتخ به محرک
سبت به گیاهان بدون پرایم شده ن ینگ همچنین در گیاهان پرایم 

 دمایی سنجیده شد.
شدی از گیاهچهجهت اندازه های کلزا با گیری پارامترهای ر

بدین ترتیب که برگ کاملا رشتتتد یافته استتتتفاده شتتتد.  5-4

یابی  باز یاهان پس از طی یک دوره  روزه، تحت تنش دوم  4گ
ند  نهقرار گرفت مال تنش  14و  7گیری و نمو روز پس از اع

گیری وزن خشتتک دوم صتتورت گرفت. به منظور اندازهگرمایی 
های مربوط به هر تیمار به صتتورت اندام هوایی و ریشتته، نمونه

دمای  ستتتاعت در 48های کاغذی و به مدت جداگانه در پاکت
گراد در آون قرار داده شتتدند و ستتپس توزین درجه ستتانتی 70

 4این آزمایش در قالب طرح کاملا تصتتتادفی با  انجام گرفت.
گیری صتتفات رشتتدی گیاه انجام تیمار و ستته تکرار برای اندازه

ستفاده از نرمشد. داده صل با ا مورد  SASافزار آماری های حا
ها از آزمون چند یانگین دادهی مآنالیز قرار گرفت. جهت مقایسه

 درصد استفاده شد. پنجداری ای دانکن در سطح معنیدامنه
 

 های پژوهشیافته
های کاندید حافظه تنش گرمایی در بررسخخی بیان ژن

 کلزا

یانی ژن یابی الگوی ب هت ارز یان ج ظه تنش، ب حاف ید  ند کا های 
سبی  یزمان ساعاتدر  MIPS2و  HSFA1b ،HSFA2 هایژن ن
 اهتتانیتت)گ T یمتتارهتتایتدر  پس از اعمتتال تنش دوم فمختل
هانیگ) P، نشتتتده(میپرا حتکه فقط  یا ته نگیمیپرا ت  قرار گرف

ند مار بود هانیگ) P+T( و تی حت تنش نگیمیپراکه پس از  یا  ت
اده از با استتتف (C) شتتاهد ماریت نستتبت به  (دوم قرار گرفته بودند

  شد دهیسنج qRT-PCRتکنیک 
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 qRT-PCR شده در واکنش استفاده یغازگرهاآ یتوال. 1جدول 

 شده ریتکث قطعه طول

(bp) 

 تیساIDT در آغازگر اتصال یدما

(°C) 

 مریپرا یتوال

(5'-3') 
 نظر مورد ژن

107 56 F: TCTGGTGATGGTGTGTCTC 
R: ATCAGGGAATCAGTGAGGTC 

Actin 

92 59 F: TCCAAGTCCAAGCCAAGGA 
R: AACACACTCCATCACCTGTC 

HSFA1b 

144 56 F: AAGGTGGATAAGGTTGTGGT 
R: AGCATAAAGCGTGGAAGGAG 

MIPS2 

227 58 F:TCAGGTATGTCTTGTGTGGAAG 
R:ACAAAGTTTGGATTGTTCAAGG HSFA2 

 
 HSFA2 ژن

یک ستتاعت پس از اعمال تنش گرمایی  HSFA2ژن  انیب زانیم
، 6/9 بیترتهبP+T و  P، T یمارهایت دردوم )تنش برگشتتتتی( 

شتتاهد )در ستتطح  اهانینستتبت به گافزایش برابر  2/190و  3/10
صد(  کی یداریمعن شان داددر ژن در  نیا یانیب یالگو سهیمقا. ن
نشتتده  میپرا اهانیگ( نستتبت به P+T ماریشتتده )ت میپرا اهانیگ
 کی یداریمعنستتطح  در) شیبرابر افزا 3/18 زانی( به مT ماری)ت

صد(  شددر ش گزارش  ساعت  24 یشیروند افزا نیا(. الف 2 کل)
شاهده زین تنش از فراغتپس از  تجمع  زانیمکه  یاگونهبه شد م
شت سبت برابر 2/60 و 7/4 بیترتهب P+T و  T ماریدر ت هارونو  ن

داد.  ( نشاندرصد کی سطح در) داریمعن شیافزا شاهد اهانیگ به
 6/12و  یشتتیافزا زینP+T/T  یماریت ستتهیدر مقا یانیب راتییتغ

حال  نی. با اشتتد گزارشدرصتتد(  کی یداریمعنبرابر )در ستتطح 
شان  ماریبا ت یداریمعن رییتغ P ماریدر ت هارونوشت زانیم شاهد ن

 یسیرونو نرخ ،ساعت پس از فراغت از تنش 48(. ب2نداد )شکل 
 ماریشتاهد نشتان نداد و در ت ماریبا ت یداریمعن تفاوت T ماریت در
P ماری. اما در تنشتتتد گزارش میبت یانیب راتییتغ زین P+T  روند
سبت  9/10 بهو  بود شده حفظ همچنان یسیرونو یشیافزا برابر ن
سطح معن اهانیبه گ صد(  کی داریشاهد )در  سدر  راتییتغ. دیر
برابر )در  9/15و  یشتتیافزا زینP+T/T  یماریت ستتهیدر مقا یانیب

 حال نیا با(. ج2)شتکل  شتد گزارشدرصتد(  کی یداریمعنستطح 
 درستتاعت پس از فراغت از تنش  72 یستتیرونوستتطح  راتییتغ روند
شده  یمارهایهمه ت سبتمطالعه  گزارش  داریمعنشاهد  اهانیبه گ ن

 P+T/T یماریت سهیدر مقا یانیب راتیی. تغدیرس هیپانشد و به سطح 
 د(. 2)شکل  گزارش نشد داریساعت معن نیدر ا زین
 

  HSFA1bژن

در یک ستتاعت پس از فراغت از تنش  HSFA1bمیزان بیان ژن 

شاهد گزارش  P+T 6/11گرما ی در تیمار  سبت به گیاهان  برابر ن
صورتیشد )معنی صد(، در  سطح یک در که در تیمارهای داری در 

P  وT داری نستتبت به گیاهان شتتاهد، مشتتاهده نشتتد. تغییر معنی
سه میزان بیان در تیمار  سبت به تیمار  P+Tمقای ، افزایش بیان Tن

داد  برابر را نشتتان 2/12دار در ستتطح یک درصتتد به میزان معنی
 P+Tو  P ،Tساعت، در هر سه تیمار  24الف(. در زمان  3)شکل 

 8/38و  6/10، 4/9میزان بیان ژن نسبت به تیمار شاهد به ترتیب 
داری در ستتطح یک درصتتد( و بررستتی برابر افزایش یافت )معنی

برابری را نشان  6/3افزایش  P+T/Tالگوی بیانی مقایسه تیماری 
ستتاعت، بیان این ژن در هر ستته  48ب(. در زمان  3داد )شتتکل 

به ستتتطح  Tو  Pتیمار روند کاهشتتتی پیدا کرد و در تیمارهای 
سید. اما در شاهد ر شدید P+Tتیمار  گیاهان  تر بوده روند کاهشی 

برابری میزان بیان نستتبت به گیاهان شتتاهد گزارش  30و کاهش 
، Tنستتبت به تیمار  P+Tشتتد. مقایستته میزان بیان ژن در تیمار 

داری در سطح یک درصد( برابری را نشان داد )معنی 8/27کاهش 
شکل  شی در میزان بیان ژن  72ج(. در زمان 3) ساعت، روند کاه

سه تیماری ه شد اما در مقای شاهده  این تغییرات  P+T/Tمچنان م
 د(. 3دار نبود )شکل بیان معنی

 

 MIPS2ژن 

مایی دوم،  غت از تنش گر عت پس از فرا یک ستتتا مان  در ز
برابر نستتبت به  1/10به میزان  P+Tافزایش بیان ژن در تیمار 

شاهد گزارش شد )معنی داری در سطح یک درصد(. در گیاهان 
شاهد  Tو  Pکه تغییرات بیانی در تیمارهای صورتی سبت به  ن
سطح بیان ژن در تیمار معنی سه  سبت  P+Tدار نبود. در مقای ن

داری در برابری گزارش شتتتد )معنی 6/25افزایش  Tبه تیمار 
صد(  شکل سطح یک در ساعت، میزان  24الف(. در زمان  4)

 4/68روند افزایشتتی خود را حفظ کرد و به  P+Tبیان در تیمار 
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سید )معنی شاهد ر سبت به گیاهان  سطح یک برابر ن داری در 
های  مار که در تی حالی  یانی ژن  Tو  Pدرصتتتد(، در تغییرات ب
دار نبود. در مقایستتته تیماری نستتتبت به گیاهان شتتتاهد معنی

P+T/T برابر مشتتاهده  6/37داری به میزان زایش بیان معنیاف
ستتاعت، ستتطح بیان ژن در  48ب(. در زمان  4شتتد )شتتکل 
سید، درحالی P+Tو  Pتیمارهای  شاهد ر سطح گیاهان  که به 
شاهد  Tدر تیمار  سبت به تیمار  برابر کمتر  12سطح بیان ژن ن

، بالاتر بودن Tنستتبت به  P+Tگزارش شتتد. مقایستته تیماری 
داری در سطح برابر نشان داد )معنی 3/3بیان را به میزان سطح 

ساعت سطح بیان ژن در  72ج(. در زمان  4پنج درصد( )شکل 
هر ستته تیمار به ستتطح گیاهان شتتاهد بازگشتتت و اختلات 

دار نیز معنی P+T/Tداری ثبت نشد. تغییرات الگوی بیانی معنی
 د(. 4گزارش نشد )شکل 

 

 الف(

 
 

 ب(

 
 

 ج(

 

 د(

 

تنش دوم  -Tپرایمینگ،  -P) های زمانی مختلف پس از اعمال تیمارهای مختلف( در بازهCنسبت به تیمار شاهد ) HSFA2میزان بیان ژن  .2 شکل

 دهد.را نشان می P+T/Tپرایمینگتتنش دوم(. پیکان بکار رفته در نمودار مقایسه تیماری  -P+Tپرایمینگ( و  ن)بدو

 عدم معنی دار بودن( nsمعنی داری در سطح یک درصد، *معنی داری درسطح پنج درصد،  **)
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 الف(

 

 ب(

 
 د(

 ج(

 

 
 

تنش دوم  -Tپرایمینگ،  -Pپس از اعمال تیمارهای مختلف ) های زمانی مختلف( در بازهCنسبت به تیمار شاهد ) HSFA1bمیزان بیان ژن . 3 شکل

 دهد.را نشان می P+T/Tپرایمینگتتنش دوم(. پیکان بکار رفته در نمودار مقایسه تیماری  -P+T)بدون پرایمینگ( و 

 عدم معنی دار بودن( nsمعنی داری در سطح یک درصد، *معنی داری درسطح پنج درصد،  **)

 
ست که پرایمینگ با تاثیر در میزان  شان داده ا مطالعات قبلی ن

های ها، عملکرد در محیطها و متابولیتها، پروتئینرونوشتتتت ژن
دهتتد امتتا از طرت دیگر گیتتاهتتان منتتابع زا را افزایش میتنش

سترده سخگ های ای از انرژی و نیازهای متابولیکی را جهت بروز پا
اکیر از این رو لازم استتتت دهند. تحمل به تنش تخصتتتیص می

سطح قبل از  شی از تنش پس از کاهش یا رفع تنش به  تغییرات نا
شتتتوند تا امکان هدایت مجدد مواد مغذی و تنش بازگردانده می

کربن تیبیت شتتتده برای بازیابی رشتتتد و نمو گیاه فراهم شتتتود 
(Crisp et al., 2016, 2017 این تنظیم مجدد منابع در طول .)

یابی پس ا به گیاهان اجازه میباز تا ز تنش )مرحله حافظه(  دهد 
 ,.Hemme et alهای دفاعی خود را دوباره تنظیم کنند )پاستتتخ

عه .(2014 طال هاای در م شتتتده در  انیب یهاژن یافتراق یالگو
 و( نگیمیپرااول ) ییتحت تنش گرماهای آرابیدوپستتیس گیاهچه

شت تنش  طیشرا تحت که یاهانیگ با سهیمقا در( دوم)تنش  یبرگ
 گرفتند قرار یبررستتت مورد(، C) بودند افتهی رشتتتد یحرارت نرمال

(Liu et al., 2018.) از گذشت سه روز از  پسنشان داد که  جینتا
ها به حالت نرمال برگشتتته ژن نیا انیستتطح ب ،ییدما نگیمیپرا

های حافظه تنش ژناستتتت که  قتیحق نیاز ا یحاک که استتتت
فاز  طول در یمداوم انیب گرمایی یا  فاز پرایمینگ  یابی ) باز دوره 

ظه(  یان ژن دنندارحاف باره ب ظهو تنظیم دو حاف ای و های 
قاء تحمل مولکول بازیابی جهت ال های ستتتیگنالی در طول دوره 

روند  یبررستتت زین ما مطالعه درگرما ی لازم و ضتتتروری استتتت. 
روز از تنش  4های مورد مطالعه پس از گذشتتت ژن یانیب راتییتغ

شده )تیمار اول د ساعات زمانی ذکر  شان داد Pر   هاژن نیاکه ( ن
حاصل  جینتا گرید یسو از .دنندار حافظه فاز طول در یمداوم انیب

همراه با تنش  نگیمی)پرا P+T ماریت در هاژن نیا یافتراق انیاز ب
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 فقط نگیمیپرا اعمال بدون که یاهانیگ) Tر مایت به نستتتبتدوم( 
ژن نیا انیب القا که داد نشتتان( بودند گرفته قرار گرما تنش تحت
 درآن،  ساعت پس از 48تا  یساعت پس از تنش برگشت کی از ها
سبت  P+T/Cیماریت سهیمقا س T/Cبه  ن ست هبود تریقو اریب  ا

ای های حافظهبیان ژن بودندنشان داده نیز  یقبل مطالعات )ت/تت(.
( به میزان P+Tپس از تنش دوم )تیمار  HSFA1و  MIPS2نظیر 

در اکوتیپ وحشتی آرابیدوپستیس  Tستبت به تیمار نقابل توجهی 
حال آن فت  یا ته افزایش  یاف یپ جهش  این  hsfa2که در اکوت

شانتغییرات معنی  HSFA2دهنده نقش موثر فاکتور دار نبود که ن
یان ژن یت ب ظهدر تقو حاف ای پس از تنش برگشتتتتی دوم های 

عهFriedrich et al., 2021باشتتتتد )می طال ی دیگری (. در م
ی تنش در نتیجه HSFA2مشخص شد که تجمع مداوم پروتئین 

له باهای گوجهملایم گرما، ظرفیت گیاهچه  فرنگی را جهت مقاب
دهنده نقش دهد که نشتتانتنش گرمای شتتدید بعدی افزایش می

 در تنظیم تحمتتل حرارتی اکتستتتتابی استتتتت HSFA2 مهم
(Fragkostefanakis et al., 2016) در آزمتتایتتش دیتتگتتری .

شدکه شخص  ست که با تنظیم یکی از مولفه HSFA2 م هایی ا
قل برخی ژن حدا یان  بت ب مان HSPهای می مدت ز  در افزایش 

 Charng etتحمل گرمایی اکتسابی در آرابیدوپسیس نقش دارد )

al., 2007.) 
 

 ارزیابی شاخص های رشدی

های کلزا، گیاهچهبه منظور بررستتی اثر پرایمینگ دمایی بر رشتتد 
شدی شاخص شتی در  14و  7های ر روز پس از اعمال تنش برگ
روز تحت بازیابی )طول دوره حافظه  4هایی که به مدت گیاهچه

یابی قرار  های مختلف مورد ارز مار ند در تی ته بود تنش( قرار گرف
شده در جداول گرفتند که نتایج ت صفات ارزیابی   2جزیه واریانس 

   ت.ارا ه شده اس 3و 

 

  الف(

 

 ب(

 
 

 ج(

 

  د(

 

 
تنش دوم  -Tپرایمینگ،  -Pهای زمانی مختلف پس از اعمال تیمارهای مختلف )( در بازهCنسبت به تیمار شاهد ) MIPS2میزان بیان ژن  .4 شکل

 دهد.را نشان می P+T/Tپرایمینگتتنش دوم(.پیکان بکار رفته در نمودار مقایسه تیماری  -P+T)بدون پرایمینگ( و 

 عدم معنی دار بودن( nsمعنی داری در سطح یک درصد، *معنی داری درسطح پنج درصد،  **)
 

 
 

 

ns

**

-4

-2

0

2

4

6

8

10

12

P T P+Tهد
شا

ه 
ت ب

سب
ن ن

بیا
ن 

زا
می

+25.65**

ns
ns

ns

1

5

25

125

P T P+T

هد
شا

ه 
ت ب

سب
ن ن

بیا
ن 

زا
می

+37.651**

**

ns

*-14

-12

-10

-8

-6

-4

-2

0

P T P+T

هد
شا

ه 
ت ب

سب
ن ن

بیا
ن 

زا
می

+3.33*

ns

ns

ns
-2

-1.5

-1

-0.5

0

P T P+T

هد
شا

ه 
ت ب

سب
ن ن

بیا
ن 

زا
می

-1.047ns

ns

 ساعت 1
 ساعت 24

 ساعت 72 ساعت 48



 11  (1-14) 1403بهار ، نجمپ، پیاپی چهل و ومسسیزدهم، شماره  فناوری گیاهان زراعی، سالعلمی زیستمجله   
 

 

ندازه چه وزن ترگیری ا یاه ندام هوایی گ های کلزا در ا
روز پس از اعمال تنش برگشتتتتی با  14و  7تیمارهای مختلف 

روزه نشتتان داد تنش گرما  4طول دوره بازیابی )فاز پرایمینگ( 
دار ( ستتبب کاهش معنیTبدون اعمال پرایمینگ دمایی )تیمار 

سبت به  شاخص ن شاهداین  شان گیاهان  دهنده اثر شد که ن

که پرایمینگ اندام هوایی است حال آن وزن برما منفی تنش گر
مار  به طور P+Tدمایی )تی ( میزان این شتتتاخص رشتتتدی را 

روز  7( Tداری در مقایستته با گیاهان پرایم نشتتده )تیمار معنی
بت پس از تنش برگشتتتتی  حاکی از اثر می که  افزایش داد 

 (.5اندام هوایی گیاه است )شکل  وزنپرایمینگ دمایی بر 
 

روز طول دوره  4های کلزا با روز پس از اعمال تنش برگشتی در گیاهچه 7های رشدی در تیمارهای مورد مطالعه تجزیه واریانس شاخص .2جدول 
 بازیابی )فاز پرایمینگ(

 منابع تغییرات
 درجه 
 آزادی

 وزن تر اندام 
 هوایی )گرم(

 وزن تر ریشه 
 )گرم(

  وزن خشک اندام 
 هوایی )گرم(

 وزن خشک ریشه 
 )گرم(

 009/0** 04/0* 17/0** 67/6** 3 تیمار
 0007/0 007/0 01/0 77/0 8 خطای آزمایشی

 93/10 98/10 96/7 82/10 - ضریب تغییرات )%(
 درصد 1و  5* و **: به ترتیب معنی دار در سطح احتمال 

 
روز طول دوره  4های کلزا با روز پس از اعمال تنش برگشتی در گیاهچه 14های رشدی در تیمارهای مورد مطالعه تجزیه واریانس شاخص .3 جدول

 بازیابی )فاز پرایمینگ(

 منابع تغییرات
 درجه 
 آزادی

 وزن تر اندام 
 هوایی )گرم(

 وزن تر ریشه 
 )گرم(

 وزن خشک اندام 
 هوایی )گرم(

 وزن خشک ریشه 
 )گرم(

 02/0* 06/0* 5/0** 91/13** 3 تیمار
 004/0 01/0 04/0 82/0 8 خطای آزمایشی

 29/10 82/8 50/8 88/5 - ضریب تغییرات )%(
 درصد  1و  5* و **: به ترتیب معنی دار در سطح احتمال 

 
 

روز پس از  7گیری وزن تر ریشتتته در تیمارهای مختلف اندازه
روزه نتوانستتتت  4تنش برگشتتتتی نشتتتان داد طول دوره بازیابی 

قیه تیمارها داشتتته نستتبت به ب P+Tداری در تیمار افزایش معنی
شد شاخص  با این حال، .با ال تنش روز بعد از اعم 14ارزیابی این 

یابی باز با طول دوره  هانی  یا مایی در گ مار 4گر  P+T روزه در تی
ی نستتبت به گیاهانی که بدون پرایمینگ دمایی تحت تنش گرمای
یا بل توجهی افزایش  قا به میزان  ند،  ته بود فت شتتتدید قرار گرف

ز شتته نیهمچنین ارزیابی طول اندام هوایی و طول ری (.6)شتتکل 
پارمتر مایی در تقویت این  ها بوده حاکی از اثر میبت پرایمینگ د

 جا نشان داده نشده است.است که اطلاعات آن در این

در  و وزن خشتتک ریشتته بررستتی وزن خشتتک اندام هوایی
روز پس از تنش برگشتتتتی نشتتتان داد  14و  7تیمارهای مختلف 
اری در تیمار دروزه نتوانستتتت افزایش معنی 4طول دوره بازیابی 

P+T (. 8و  7 )شکل نسبت به بقیه تیمارها داشته باشد 
شاخص سی  شان داد که برر شدی در آزمایش کنونی ن های ر
برخی نقش موثری در تقویتتت توانتتد میپرایمینتتگ دمتتایی 

های کلزا و استتتقرار تحمل گرمایی های رشتتدی گیاهچهشتتاخص
سبت به گیاهانی که بدون پرایمینگ دمای سابی ن ی تحت تنش اکت

 . شدید قرار گرفته بودند، داشته است
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 های کلزا روز پس از اعمال تنش برگشتی در گیاهچه 14و  7ارزیابی وزن تر اندام هوایی در تیمارهای مورد مطالعه  .5 شکل
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 گیری و پیشنهادهانتیجه
عوامل  ییشتتتناستتتاو  ییحافظه تنش گرما یهاستتتمیدرک مکان
به توستتعه  تواندیم نگیمیتنش حاصتتل از پرا هکننده حافظکنترل

بهبود عملکرد و مقاومت محصتتولات  یبرا دیجد یهایاستتتراتژ
شاورز با  یمطالعه کنون درکمک کند.  یمیاقل راتییغدر برابر ت یک

ند  به رو جه   و HSFA1b، HSFA2های ژن یانیب راتییتغتو
MIPS2 تیمار  یبرگشتتت تنشمختلف پس از  یدر ستتاعات زمان(

P+T )مارینشتتده )ت میپرا اهانیگبا  هاآن یانیب یالگو ستتهیو مقا 
T)، شتتد. همچنین بررستتی  شتتخصم هانژ نیا یاحافظه تیماه

شاخص شدی گیاهچهنتایج  روز پس از فراغت از  14و  7ها های ر

شان داد که پرایمینگ دمایی می تواند از طریق افزایش تنش دوم ن
های رشدی شاخص برخی های حافظه تنش باعث افزایشبیان ژن

که نقش  ند  هان شتتتود. هر چ یا مایی در این گ قاء تحمل گر و ال
های مطالعه شتتده در این پژوهش در القاء تحمل اکتستتابی و ژن

حافظه تنش گرمایی در گیاه مدل آرابیدوپستتیس به خوبی مطالعه 
ست که ماهیت حافظه ست اما برای اولین بار ا ها ای این ژنشده ا

چه یاه ید شتتتد. از این رو می های کلزادر گ کاربرد تای با  توان 
نگ یان ژن پرایمی قاء ب مایی و ال ظه رونوهای د تنش  یستتتیحاف

بهبود ظرفیت و  ینژادبه یهابرنامه توستتعهجهت در کلزا  ییگرما
 تحمل گیاهان در مقابله با تنش گرما بهره جست.
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A B S T R A C T 
Today, using advanced technologies such as the global positioning system 

(GPS), agricultural drones, satellite mapping, remote sensors, and precision 

agriculture machinery provides farmers with a lot of big data during 

production. According to the reports, this can be considered a part of the 

digital economy in precision agriculture and be economically exploited. The 

analysis of this data cannot be processed by traditional processing systems 

due to its complexity. Given the size and complexity of big data, artificial 

intelligence can transform this data into valuable information through 

machine learning algorithms. This technology is being used to performance 

prediction algorithms, reducing agricultural inputs such as fertilizers and 

poisons, monitoring the growing conditions, pest management, breeding, 

molecular studies and finally value chain management. Developing programs 

using artificial intelligence technology will soon be able to manage the time 

of agricultural products entering the market, in addition to determining the 

planting time in order to increase productivity. The production of bio fertilizer 

from agricultural waste can be another achievement of the development of 

algorithms based on artificial intelligence to reduce the negative 

environmental effects and increase the economic productivity of the 

remaining waste from agricultural products. This study discusses the 

important applications of artificial intelligence in agriculture and its impact 

on Precision agriculture. 
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  علمی نشریه

 فناوری گیاهان زراعیزیست
 

 

 «مروریمقاله »

 هاانداز، کاربردها و چالشمصنوعی در کشاورزی؛ چشم فناوری هوش

 
 2ینیالعابدنیز مهرشاد، 3دیحم هیرسم، 2زادهقربان زهرا، 2یمرد محسن، 2یغفار محمدرضا، *1یینکو امیخ یمجتب

 

 چکیده
یابی جهانی، هواپیماهای بدون سرنشین، نقشههای پیشرفته مانند سیستم موقعیتکارگیری فناوریامروزه به

ها را در دادهآلات دقیق کشاورزی حجم زیادی از کلانای، حسگرهای از راه دور و ماشینبرداری ماهواره
عنوان بخشی از اقتصاد دیجیتال در کشاورزی تواند بهدهد که میطول فرایند تولید در اختیار کشاورزان قرار می

علت پیچیدگی قادر ها بهبرداری اقتصادی قرار گیرد. تجزیه و تحلیل این دادهدقیق محسوب شده و مورد بهره
مصنوعی داده، هوشاندازه و پیچیدگی کلانباشد. با توجه به های پردازش سنتی نمیبه پردازش توسط سیستم

ها را به اطلاعات ارزشمند تبدیل نماید. از برنامههای یادگیری ماشین، این دادهقادر است از طریق الگوریتم
های بینی عملکرد، کاهش نهادههای پیشتوان به الگوریتممصنوعی میهای کاربردی و در حال توسعه هوش

نژادی و مطالعات مولکولی و اورزی مانند کود و سم، نظارت بر شرایط رشد محصولات، مدیریت آفات، بهکش
زودی مصنوعی بههای در حال توسعه با استفاده از هوشدرنهایت مدیریت زنجیره ارزش اشاره کرد. برنامه

بازار را نیز مدیریت کنند تا  قادر خواهند بود علاوه بر تعیین زمان کشت، زمان ورود محصولات کشاورزی به
تواند دستاورد دیگری وری شوند. تولید کودهای زیستی از ضایعات کشاورزی میدرنهایت سبب افزایش بهره

وری مصنوعی برای کاهش اثرات منفی زیست محیطی و افزایش بهرههای بر پایه هوشاز توسعه الگوریتم
ای و تحقیقی ورزی باشد. در این مطالعه کاربردهای توسعهاقتصادی از ضایعات باقیمانده از محصولات کشا

 گیرد.مصنوعی و تأثیر آن در کشاورزی دقیق مورد بحث قرار میهوش
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 مقدمه
مواد  یو تقاضررا برا در حال افزایش اسررتسرررعت جهان به یتجمع
سررازمان غذا و  اسررت. به بالاترین میزان خود رسرریده انرژیو  ییغذا

 2050اعلام کرده اسرررت که تا سرررال  ملل متحد )فائو( یکشررراورز
به  جمعیت یاردم 10از  بیشجهان  هد  یتنفر جمع یل و  رسررریدخوا
 .(Oliveira et al., 2023) درصد رشد خواهد کرد 70غذا تا  یتقاضا
مو مه ترینیمیاز قد عنوان یکیهصررنعت کشرراورزی ب، طرفاز این
و  یجهان یتجمع یشکار، افزا یرویکمبود ن یلدلبه ،یعصرررنا ینتر

ساسی  نیروی شاغل متخصص در این بخشکاهش تعداد  با چالش ا
، رسرردبنابراین به نظر می. (Zhang et al., 2021) باشرردمواجه می

تری مانند دیگر صنایع صنعت کشاورزی نیازمند یک دگردیسی کامل
به بر این چالش در حال  .اسرررت یوربهره یشافزا یها برابرای غل

یادی براحاضرررر پژوهش یار ز یتبهبود ک یهای بسررر  یتو کم یف
یق هوشاز طرناپذیری با سرررعت وصرر  یمحصررولات کشرراورز

دادهمانند  ییهایطوری که فناورمصررنوعی در حال انجام اسررت. به
صنوع، هوشکاوی ش یادگیریو  1یم صنایع  در یباًتقر 2ینما نفوذ همه 
ندکرده کاربرد  یلدلبه یگرد یعاگرچه صرررنا .(Jha et al., 2019) ا
ستمس صنوعهوش هایی ش یادگیری یهاو مهارت یم تحول  ینما

ما دور از ذهن نداشرررته یدر بهره ور یقابل توجه ند، ا که  یسرررتا
. یممتصرررور شرررو یجیتالتحول د یکرا در حال گذار از  یکشررراورز
س یدر کشاورز یمصنوعهوش یفناور سیار بالایی یلپتان به را دارد  ب

را انجام  یچیدهپبسیار ساده تا  ی تواند وظایم وژیتکنول یناطوریکه 
شرفتو با پداده  سبات هاییتمدر الگور ی شتریب یهابخش ی،محا از  ی

از  یکشرراورزبخش مند سررازد. خود بهره یایاز مزارا  یاقتصرراد جهان
ل کنتر ینهدر زم یمصنوعاز هوش یشروع به بهره بردار یشها پمدت
زمان برداشت محصولات، نظارت  ینترهرز، برآورد مناسب یهاعل 

یم یژهطور وبر سلامت خاک و محصولات کرده است. کشاورزان به
اتخاذ  یبهتر یماتتصررم یمصررنوعهوش یبر تکنولوژیهبا تک توانند

عنوان به .یدات کشاورزی شوددر تول ییکارا یشکنند، که منجر به افزا
آفات  یزبانیو م اندازییهسررا یی،هزر با جذب موادغذا یهاعل  مثال،
هاو ب ماری کاهش کم ی به  عملکرد محصرررولات  یفیو ک یمنجر 

شاورز سارات جبران یها. عل شوندیم یک در  یرناپذهرز علاوه بر خ
. باشررندیمنیز ها چراگاه ینابود یاز عوامل اصررل یبخش کشرراورز

یمخصرروم م یحسررگرها یریکارگبا به یمصررنوعهوش ینمحقق
عل  یندهند و بهتر یصهرز را تشخ یهامناطق آلوده به عل  توانند

کنند.  یهتوصرر مناسررب زماندر اسررتفاده در آن مکان و  یکش را برا

                                                                                                                                                                                      
1. Artificial intelligence 

شاورزان ستفاده از پهپادها ک صنوعبر هوش یمبتن یبا ا  توانندیم یم
تصاویر تواند توسط این کار می. نمایند رصد نیز سلامت محصولات را

شده های ماشین بررسیبا استفاده از الگوریتمشده توسط پهپاد فتهگر
 ینبنابرا دهد،کشرراورز قرار  یاراز سررلامت مزرعه در اخت یو گزارشرر

اعمال به و هایماریآفات و ب وقعمتوانند با کنترل بهیکشررراورزان م
ست شتر،به عملکرد ب یابیموقع کودها، علاوه بر د را  یدتول هایینههز ی

 ,Kumar et al., 2020; Patrício & Riederکرراهش دهنررد )

حث افزا یندر ا. (2018 بلغ یشمب قا کار دادهیر موجود و  یهاان
. در حال باشدیبرخوردار م اییژهو یتبه آن از اولو یسهولت دسترس
 شود. یاستفاده م هاداده تولید کلان یها و حسگرها براحاضر از ربات

 

 مصنوعی هوش

مانند  یتواند اقداماتیهوش اسرررت که م ینوع یمصرررنوع هوش
ناییب بان، درک وی طات پردازش ، پردازش ز با هدرا  ارت جام د . ان

ها و ، روشیکردهااز رو یامجموعهمصرررنوعی علاوه بر آن هوش
 Cook) کرده یبرفتار هوشمند ترک یساز یهشب یها را برایکتکن

& O’Neill, 2020) یایچیدهو اقدامات پ ی وظا و قادر به انجام 
باشد می ،از آن عاجز هستند هوشمند یهایاشکال فناور یرکه سا

(Davenport et al., 2020).  توانایی یمصنوعهوشعلاوه بر آن
 یی، ادراک و توانایادگیری، یزیراسرررتدلال، برنامه هایی از قبیل

ش یطحرکت و تعامل با مح سان و  یخود به رو شابه ان ی با حتیا م
شترب قدرت توانند یم یمصنوعهوش یهاحلاز راه یبرخ دارد.را  ی
 یدخدمت به تول یو برا رفتهها و هوش انسررران فراتر یتاز ظرف
در سرراختار  .(Sparrow et al., 2021)اسررتفاده شرروند  یدارترپا

تبدیل ینرم افزار فرمتها به یتمها و الگوربرنامه یمصررنوعهوش
بدون  یماهایمانند هواپ یزیکیف یهار دسررتگاهدکه اغلب  شررده،
 یآلات کشاورز ینماش یاما ننانسا یهاها، رباتیل، اتومبینسرنش
ستفاده قرار شود( یم یرتفس "هاربات"عنوان به یطور کل)به مورد ا
صنوعهوش. گیردمی ش ینترنتها، ا، رباتیقعم یادگیریاز  یم ، یاا

یحسگر ب یهاه، شبکیمصنوع یعصب یها، شبکهیرپردازش تصو
ش یادگیری، یمس شرفتهپ یهاروش یگرو د ینما مقابله با  یبرا ی

 یمصنوعهوش یهایفناور. کندیاستفاده م یکشاورز یهاچالش
 یطشرا یاآب  شرایطمانند آب و هوا، دما،  با نظارت دقیق مواردی

منظور بهتر به یماتتصرررم اتخاذبه کشررراورزان در مزرعه خاک 
کنند. کاهش تلفات محصولات کشاورزی بهمدیریت مزارع کمک 

همراه افزایش عملکرد از نتایج اسررتفاده از راهکارهای کشرراورزی 

2. Machine learning 
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 . (Ben Ayed & Hanana, 2021) هوشمند است

 

 یکشاورزدر  یمصنوعهوش یهایشرفتپ

است.  رشددر حال  ینیشهرنش همزمان با گسترشجهان  یتجمع
ضامنظور بنابراین به جمعیت جهان و  رشدبهرو یبرآورده کردن تقا

رهای راهکابه  یازن دلیل محدودیت منابع آب و خاک کشرراورزانبه
شهو یجهانو گسررترش  یرشپذ.. دارند یدتول یشافزا یبرا جدید

یزترین رویکردهای انگ یجاناز ه یکی یدر کشررراورز یمصرررنوع
 ;Sharma, 2021) باشرردموجود برای مقابله با این معضررل می

Mohr & Kühl, 2021).  ضر در کنترل تولیدکنندگان در حال حا
شررکلات با مها یماریآفات و ب از قبیل عوامل محدود کننده تولید

صنوع. هوشاندگوناگونی مواجه سبه مدل اب یم ستز یهامحا و  یی
جادا نال ییهمگرا ی ب یطیمح یهاداده یزدر آ ر د ییسرررزاه نقش 

ر ب یممسررتق یرثأت یلهوسرربه یصررنعت یکشرراورز یوربهره یشافزا
، مدیریت خاک، مصررررف بهینه آب، مصررررف سررروخت مدیریت

صرف نهاده توازن  یجادا ها وها، مدیریت آفات و بیماریمدیریت م
 نشان داد آواستی .(Beloev et al., 2021) تدر رشد خواهد داش

 %40-30تواند عملکرد را یم که انتخاب تاریخ کشرررت مناسرررب
ستفاده از هوش. در (Awasthi, 2020) دهد افزایش صنوعهند، ا  یم
ر در هکتا میزان عملکرد یدرصرررد 30 یشمزرعه باعث افزا 175در 
  .(Dharmaraj & Vijayanand, 2018) استشده

کل  طه رو 1شررر هایراب با  یمصرررنوعهوشمختل   یکرد
هوش یکردهایرودر حال حاضررر دهد. یمرا نشرران یکشرراورز
و نظارت بر عوامل های کشاورزی مین نهادهأبه ت محدود یمصنوع

هوش .ندمتمرکز ا عملکرد بر افزایش میزان و عمدتاً محیطی بوده
عنوان ها؛ بهاز داده یاغلب منابع مختلف یکشرراورزدر  یمصررنوع

رطوبت،  یریبا وضررروا بالا، دما، اندازه گ ییهوا یرمثال، تصررراو
ستفاده، نرخ  یزات، تجهینخاک، نوع زم یها، نمونهیبارندگ مورد ا

 یریادگی یهایکمختل  و اسرررتفاده از تکن یکاشرررت، کاربردها
 یبرا ،یلو تحل یهروش تجز ینا. در کندیم یمختل  را جمع آور

 از یق،کامل و دق یتموقع تصرررویر یجادالگوها و ا ییشرررناسرررا
نهاز هر زم ینماشررر یادگیری یوتری،کامپ هایالگوریتم حت  ی ت
 ,Cook & O’Neill)کند یم استفاده کل فصل رشد ینظارت برا

زمان کاربرد و مقدار ی، در مورد چگونگ یقدق یهایهتوصرر. (2020
گی در اختیار کشاورز قرار می، هممحصول و زمان برداشت کود، سم
ش یماهایعنوان مثال، هواپ. بهگیرد سرن س ینبدون   یمؤثر برا یایلهو

شی مزارع ستند  ییهاو ارائه داده ییهوا یها، گرفتن عکسسم پا ه
، یناز زم یبردارنقشررره یبرا ینآنها همچن نبود. یرپذکه قبلاً امکان

ئه ب یبرا ییهاکشررر  راه عه و ارا در مورد موانع در  ینشبهبود مزر
  .(Ryan et al., 2021) اندبه کار رفتهمزرعه 

صبن ارعاطراف مز که درها ین، حسگرها و دوربینعلاوه بر ا
ندشرررده هوش یلو تحل یهتجز یبرا هاعنوان ورودی دادهبه ا
مانند  ییها پارامترهاین. حسررگرها و دوربروندی به کار میمصررنوع

کنند. یم ثبترا  یوانات، حضور آفات و رفتار حیاهرطوبت خاک و گ
 بانییپشت یهایستمتوسعه س یپارامترها برا ینااز  یمصنوعهوش
صم شاورزان بر یریگیمت ستفا یقدق ینیبیشپ یاو کمک به ک  دها
 ی ویدانم یقدق یلو تحل یهتجزدر پردازش شررده  یرتصرراو .کندیم

ستفاده  صولات ا صنوعی مبتنی بهوششوند. مینظارت بر مح ر م
شرررد، با یازکند تا هر زمان که نمیبه کشررراورزان کمک  کامپیوتر

سر  یشابا افز. (Lokers et al., 2016) دهندرا انجام  یعاقدامات 
تانسررر  یو بهره ور یها، نوآورداده یعو پردازش سرررر یرهذخ یلپ
 Wolfert et al., 2017; Krisnawijaya et) یابدمی یشافزا

al., 2022; Weersink et al., 2018). یمصنوعاستفاده از هوش 
هم را فرا یاهانسلامت گامکان ثبت لحظه به لحظه  یدر کشاورز

 دهد که در صرررورترا میکند، و به کشررراورزان این امکان می
نجام اقدامات لازم را ا زایماریب تشرررخیص زودتر از موعد عامل

چرخه در مدیریت  ینهمچن یمصنوعهوش .(Ryan, 2019) دهند
محصررولات  یگذار یمت، زمان برداشررت و قگیاهان زراعیرشررد 

اسررت. چندین گزارشررات از کاربرد هوشکشرراورزی به کار رفته
یش های تولید و افزاهت کاهش هزینهمصنوعی در کشاورزی در ج

 .وری وجود داردبهره
 

 های نوینمصنوعی در فناوریهوش

ستفاده از هوش صنوعی در مدلا ستم ستمسازی زی سی سی   ها،شنا
ست سی با ترکیب قدرت هرویکرد جدیدی را در تحقیقات زی وششنا

ست صنوعی و زی ستمم سی سی  لیل کند. توانایی تحها ارائه میشنا
سررازی زیسررتهای کلان یکی از مزایای کلیدی مدلمجموعه داده

ستم سی سی  ستفاده از هوششنا صنوعی میها با ا شد. با ظهم ور با
یکس، هایی، مانند ژنومیکس، اپی ژنومیکس، ترانسرررکریپتومفناوری

ها داده پروتئومیکس، متابولومیکس، اکنون محققان به حجم زیادی از
ن و های کلااج اطلاعات از این دادهدسررترسرری دارند. چالش اسررتخر

زیسررت سررازیهای فنومیکس وجود دارد. مدلبرقراری ارتباط با داده
ناسایی شمصنوعی قادر است، با ها با استفاده از هوششناسی سیستم

نومیکس را ها ارتباط بین فنومیکس و ژالگوها و روابط در کلان داده
 ارزیابی و تخمین بزند. 

 

 

 
 



 
 یمصنوعتحت نظارت هوش یکشاورز یپارامترها .1شکل 

 
شررناسرری مصررنوعی، زیسررتهای هوشبا اسررتفاده از الگوریتم

های تری از مکانیسررمتر و پیچیدهتوانند درک عمیقها میسرریسررتم
ستیبنیادی در راه شته اندازی فرایندهای زی شند )دا  Holzinger etبا

al., 2023.) شبیهالگوریتم شین، در  ستمهای یادگیری ما سی سازی 
ستی به کار گرفته می ها قادر به یادگیری شوند. این الگوریتمهای زی

در  ها بر اساس آن یادگیری هستند.بینیها و انجام پیشاز کلان داده
های پیوند دادهمصنوعی برای ای از فناوری هوشخلاصه 4شکل 

اسررت، که منجر به توسررعه شرردهاومیکس و فنومیکس ارائه داده
علاوه رویکرد ترکیبی هوشهشود. برویکردهای اصلاحی بهتر می

سامانه سی  شنا ست  صنوعی در زی سایی ژنوتیپم شنا های ها در 
زیسررتی، از طریق ارتباط با یک  غیرهای زیسرررتی و مقاوم به تنش

برای القا رشررد و سررلامت گیاهان و در نتیجه جامعه خام ریزوسررفر 
نده هد کرد )کاهش آلای مک خوا  ,.Pérez-Jaramillo et alها ک

یه (. کومار و همکاران از مدل هیبرید هوش2018 پا مصرررنوعی بر 
بینی را برای شررراخص تحمل به های ژنتیکی بهترین پیشالگوریتم

سترس ب شاخص تحمل به ا شکی و  ست آوردند )هخ  Kumar etد

al., 2022.) 
 

 مصنوعی با هوش نژادیبهعصر جدید 

صل یدکأت ستفاده از هوش یا صنوعا صولاتدر  یم صلاا مح با  ا
در واقع، با  کند.یم یلرا تکم دگرنژابهنظارت مسرررتمر مزرعه، کار 

س صلااها، داده یممزارع و تعم یوناتوما ست  گرانا زمان ممکن ا
زمان در یی جوصرررفه با یمصررنوعهوشکمتری را صرررف کنند. 

تواند سود قابل توجهی را در اصلاا ، میهاو پردازش داده ییشناسا
در حال  گران گیاهی. اصرررلاا(Khan et al., 2022) ایجاد کند

 یطدر شرا یاهکمک به درک بهتر رفتار گ یبرا یی،هایستمتوسعه س
 .(Harfouche et al., 2019) هسرررتنررد ییمختل  آب و هوا

س یراًجهان، اخ یانهابررا ینمندترقدرت یت،سام  ینگهدار یلبا پتان
 یایندهآ یشرررد که راه را برا ییرونما یکیپردازنده گراف 27000

ند.یروشرررن هموار م ندهدر آ یمصرررنوعهوش ک  یک یکنزد ی
شاورزی در انقلاب یجادا یبرا یدهنده بازییرتغ  ییغذا یتو امن یک

 . (Streich et al., 2019) شد خواهد یجهان
 مندیازن گیاهاندر اصلاا  یمصنوعهوش یبعداستفاده از نسل

ستخراج هوشمند و کارآمد مجموعه داد ست یاصلاح هایها فاده با ا
 ,.Xu et al) باشرردمی یقطع یهایتممرتبط و الگور یهااز مدل

 ینسررل بعد یدر حال مفهوم سرراز گران گیاهیاصررلاا .(2019
صنوعهوش ستند که ارزش یم صلاح یهاه  یلو تحل یهرا تجز یا
 یرغمت یطتحت شرا یچیدهاز صفات پ یجامع یلو تحل یهو تجز کند
هوش ین،ا بر علاوه .(Niazian et al., 2020) ارائه دهد یطیمح

هداد ییبهبود دقت و کارا یطور مکرر برابه ینهمچن یمصرررنوع
 هاییژگیویماری، بهتر عوامل مقاومت به ب بینییشپ یبرا یکاو
یود مو بهب زشآمو ی،اصلاح یهابرنامه یعتسر یجهو در نت یزراع
قابل  روطبه یقانتخاب دق رهایگسترده و پارامت یبریداسیون. هیابد
 سرررتاداده  ییررا تغ یزراع یاهانگ یپفنوت یریانعطاف پذ یتوجه
(Parmley et al., 2019). صررفات مهم  یپفنوت یریانعطاف پذ

صاد یا رخ مهیپژنوت ینکه در ب یپیوتژن ییراتتغ یلدلبه یزن یاقت
به هد  بل توجهد قا بدیکاهش م یطور  جهنتکه  یا  یممسرررتق ی

  .(Rai et al., 2022) است یطها با محنبرهمکنش آ
 

 
 

 

 
 

 
 

 

 



 
 در اصلاا محصولات یمصنوعهمراه هوششناسی سامانه بهزیست .2شکل 

 

دف هطور گسررترده با به فعلی یاصررلاح یهابرنامه ین،بنابرا
ف با پر کردن شررکا یزراع یاهانگ زیسررتی یربهبود تحمل تنش غ

رخ داده  یپفنوت پذیریانعطافدر  ییرتغ یلدلکه به یپژنوت یپفنوت
ست، انجام  . محققان اکنون در(Javaid et al., 2023) شودیما
ه مشرراهده شررد یپو فنوت یطیو مح یپیژنوت یهاحال ادغام داده

 ییشررناسررا یبرا زیسررتی یربرنامه اصررلاا تنش غ یتتقو یبرا
ین ه اک ییاز آنجا هسررتند. مهم یبا صررفات زراع یپژنوت ینبهتر

ستمس یک، شوندهای متعددی کنترل میبا ژن یچیدهصفات پ  ی
دهد یمرخ  یاهانرا که در گ یکوچک ییراتتغ یدبا پیشرفته ینظارت
مصررنوعی برای ای از فناوری هوشخلاصرره 2در شررکل  کند.ثبت

ست، کشدههای اومیکس و فنومیکس ارائه دادهپیوند داده ه منجر ا
 شود.به توسعه رویکردهای اصلاحی بهتر می

 

 مصنوعی در فنومیکس کاربرد هوش

ستمس یک محققین، موانع ینغلبه بر ا یبرا  یزیولوژیکیف یثقل ی
 ینترکوچک تواندیاند که مابداع کرده یمصرررنوعبر هوش یمبتن
به نام  دهد،یدر رابطه با خاک و جو رخ م یاهانرا که در گ ییریتغ

 ,.Nabwire et al) کند یریگاتمسررفر اندازه-یاهگ-خاکزنجیره 

 یندر ب ییراتتغ ینترکوچک فنوتایپینگ یسرررتمسررر ینا .(2021
ارائه به محققین مختل  را  یاهاند و نمو گدر رشرر یچیدهصررفات پ

نظارت مداوم و  ین،ا بر . علاوه(Tripodi et al., 2022) دهدیم
عد یلو تحل یهو تجز یپیفنوت یهاداده ینا یقدق با آن یب ها 

ستفاده از رو سل بعد یکردا صنوعهوش ین سا تواندیم یم  ییشنا
QTLسخ یها سترس پا صفات  یهاQTL یادهنده به ا مرتبط با 

. (Niazian & Niedbała, 2020) کند یلرا تسررره یمهم زراع
توده در  یستز یکژنت یابیارز یبالا برا کاراییبا توان ایپینگ فنوت

. (Muraya et al., 2017) ذرت مورد اسررتفاده قرار گرفته اسررت
ظار م غام ژنومیانت که اد نگبا فن یعملکرد یک رود  تایپی  و

 یهادرک بهتر واکنش یبرارا  یفرصرررت یعملکرد یزیولوژیکیف
 یجادا متغیر یهایطدر طول زمان و در مح یاه در پاسررخ به تنشگ

  کند.
مقابله با  یها براها و روشراز ابزا یامجموعه یدانیم یکفنوم

 یکشاورزمحصولات صفات  یعاصلاا سرباشد. ها میچالش ینا
شرردت به اسررت و به یدیکل یافتهبهبود هاییتهتوسررعه وار یبرا
 یاسو در مق کارایی بالابا وضررروا بالا،  ایپینگفنوت هاییفناور
ته اسرررت که  یامزرعه ند،میوابسررر خطوط  ینثر بؤطور مبه توا
 هایمحیطتر و در بزرگ یتبا عملکرد بهتر در جمع یاصرررلاح
مرتبط  یبرا .(Shakoor et al., 2017) قائل شررود یزمختل  تما
تنش یتماه یدمزرعه با یکفنوم ی،اصرررلاح یهاهبودن با برنام

لهو وسررر یردهدف را در نظر بگ یطدر مح یطی،مح یها  یهنقل ی
 یغربالگریرد. را به کار گ ینیزم یهاوو سکین بدون سرنش ییهوا

جامع، از  یهاداده یریتشررده و توسررعه مدکشررت یپهزاران ژنوت
ساز سه یجمله مدل  صول در مزرعه را ت سپس دادهکند.  یلمح

با متدهای یادگیری ماشین  یمصنوعشده توسط هوش یدتول یها
نتایج آنالیز  منظور. بدیندنشویم یلو تحل یهتجز و یادگیری عمیق

 ، تاکندمی کمکبرتر  هایژنوتیپ در شرررناسرررایی نژادگرانها بهداده
شررناسررایی را  یماریمقاوم در برابر بی و صررفات صررفات زراع ینبهتر



 21  (15-29) 1403 بهار، پنجم، پیاپی چهل و سومسیزدهم، شماره  فناوری گیاهان زراعی، سالزیستعلمی مجله   
 

و  (GWASs) 1از مطالعات گسررترده ژنوم یبیترکبا اسررتفاده از کنند. 
ابزار  یکعنوان تواند بهیم یکبالا، فنوم ایپینگ با کاراییامکانات فنوت

و  ی،ژن یاتخصررروصررر یک،ژنوم یاهی،گ یکمطالعات ژنت یبرا یدجد
  .(Harfouche et al., 2019) اصلاا عمل کند

 

 بافت گیاهیمصنوعی در کشتکاربرد هوش

 یکیو ژنت یطیبه عوامل مح یاهیبافت گمختل  کشرررت یندهایفرآ
گرفته  در نظر یرخطیو غ یچیدهپ ی،قطعیرغ فرایندهایدارد و  یبستگ
ل ، عوامل مخت یمتوال سررازیینهبه یقموضرروع از طر ین. اشرروندیم

س یتکه قادر به پرداختن به ماه ینهبر و پرهززمان یتلاش  یتعامل یارب
 ی،محاسبات مورد توجه قرار گرفته است. با بهبود قدرت یست،ن تغیرهام

دلم یبرا ترامیدوارکنندهو  یحیترج رویکردهایبه  یمصررنوعهوش
بهتر  یجبه نتا یابیدست یبرا یچیدهپ هایسیستم سازیینهو به یساز

 هایروش .شرررودیم یلدر زمان کمتر و اسرررتفاده از منابع کمتر تبد
ادهد یلو تحل یهتجز یرا برا یدیدامنه مف یمصرررنوعهوشمبتنی بر 

شهکشت  یها شی س ای،درون   نشیو ب شدهیآورجمع هایداده یرتف
 .کنندیفراهم م ایدرون شیشه یولوژیکیب هاییستمدر مورد س یقعم
( هادهدا ادغام ی)استراتژ یمصنوعهوش هایلاز مد یبیترک ینده،در آ
فت و باکشت هایلپروتک یجهنتکه  ترییقدق هایلتوسعه مد یبرا
شه یولوژیکیب یندهایفرآ شی می ازیسینهو به بینییشرا پ ایدرون 

ستفاده  صنوهوش هایزوش ین،علاوه بر ا شد. خواهدکنند، ا را  یعم
 ای،یشهشدرون یطدر شرا گیاهاناصلاا  مکانیزه کردن یبرا توانیم

 ار بردکبه  سپرکریژنوم مانند  یرایشو هاییو فناور یکژنت یمهندس
(Hesami & Jones, 2019). 

 

 آب مدیریت

شاورزی  سراسرر  85بخش ک شیرین موجود در  صد از منابع آب  در
صرف می ضا برای جهان را م صد با افزایش جمعیت و تقا کند. این در
را بهروز و کارآمد های بهیابد. این امر نیاز به فناوریغذا افزایش می

صحیح از منابع  ستفاده  کند. مدیریت آبیاری تر میپررنگ آبمنظور ا
در بخش تولیدات کشاورزی نیاز به توجه و تلاش قابل توجهی دارد و 
در حفظ تعادل هیدرولوژیکی، اقلیمی و زراعی بسررریار مهم اسرررت. 

ب عه برای  طال نابراین چندین م نه هب دسرررت آوردن اطلاعات در زمی
شه در خاک و  یفرایندهای بیوفیزیک موجود در جذب آب از نوک ری

 Elbeltagi et) گرفته استفرایندهای تعرق از پوشش گیاهی صورت

al., 2022)ثر لازم اسرررت مقدار نیاز آب ؤ. برای یک برنامه آبیاری م
. کاربرد (Vishwakarma et al., 2022)محصول مورد نظر را بدانیم 

صولات  آوری های مبتنی بر کامپیوتر در اغدامفن سعه تولید مح و تو
باشرررد. اتوماتیک، آبیاری گیاهان و ارزیابی عملکرد بسررریار حیاتی می

 یو حسگرها ی،هواشناس یهاداده ینارتباط ب یجادبا ا یمصنوعهوش
سنجش م  یالحظه یتومانیتورینگخاک و ف دررطوبت  یزانمربوط به 

مان و حجم  یاهگ یازن یزانقرمز، ممادون هاییندورب به آب را در ز
یشدت مههدر رفت آب ب یزاناز م یجهبرآورد نموده و در نت یازمورد ن
 2018ژانگ و همکاران در سرررال . (Kakani et al., 2020) کاهد

ستم آبیاری برای تخصیص آب آبیاری را  سایی و نظارت یک سی شنا
در منطقه اجرا کردند.  2(CNN)پیچشررری از طریق شررربکه عصررربی 

ش از شبکه عصبی مصنوعی با بهترین عملکرد و کمترین زمان آزمای
آموزش استفاده شد. رویکرد پیشنهادی در خصوم چالش شناسایی 

درصد از  33/93درصد و فراخوانی  85/95های آبیاری با دقت سیستم
سایی، عمل کردیافته شنا شوا و (Zhang et al., 2018) های  . کامی

مبتنی بر ماشرررین برای بهینه  یک فناوری 2022همکاران در سرررال 
ستم فنوتیپ گیاهی  ستفاده از سی سازی فرآیند آبیاری محصولات با ا
پیشنهاد کردند. شبکه عصبی آموزش دیده با استفاده از سیستم تکثیر 
ارتجاعی در مرحله نهایی برای محاسررربه میزان آب مورد نیاز به کار 

دقت مراحل رشد درصد و  93شود. دقت شناسایی گیاهان تا میگرفته
. جدول شماره (Kamyshova et al., 2022) درصد بوده است 92تا 
مصرررنوعی های مبتنی بر هوشمدیریت آبیاری را از طریق فناوری 1

 دهد. مینشان
 

 مدیریت خاک

خاک در  یریتمد یاصرررل ید، تأکخاک یاتحفظ و بهبود خصررروصررر
 Kushwaha)باشد می تمحصولا یوربهره یشافزا یبرا یکشاورز

et al., 2022). فتبا پ عه  یرقدرت پردازش تصرررو یشرررر و توسررر
 یر،خا یها( در سررالهاینعنوان مثال، دورب)به تصررویر هاییسررتمسرر
 از یاریدر بسرر مصررنوعیهوشبر  یمبتن یرتصررو یلتحل یکردهایرو

 ینا درم خاک، مورد توجه قرار گرفته اسرررت. وها، از جمله علبخش
 یهامهو سپس از برناشود یم یآورجمع ینخاک با دورب یرروش تصاو

شین سته یبندطبقه یبرا مبتنی بر ما ستفاده  یبندو د شود یمآنها ا
(Zhang et al., 2021).  جدول عات مهم در مورد  2در  طال به م

 است. مصنوعی در تجزیه و تحلیل خاک اشاره شدهرویکرد هوش
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1. Genome-wide association studies 2. Convolutional Neural Network 
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 منابع یجنتا روش کار اهداف و کاربرد

 تخمین آب کانال آبیاری
و  ResNet-50بندی تصاویر با طبقه

 U-Netآب کانال با  یبند یممدل تقس
و سطح آب  998/0 اسکور یرتصو بندییممدل تقس

 را نشان داد. 97/0ضریب همبستگی با  شدهبینییشپ
(Kim et al., 2022) 

 یقعم یچشیپ یشبکه عصب یتمالگور راندمان آبیاری
 و درصد 2/91 ویژگی درصد، 92حداکثر دقت 

 درصد 1/94 حساسیت
(Kumbi & birje, 2022) 

 مدل تبخیر و تعرق
سیستم کنترل بر پایه شبکه عصبی 

 مصنوعی
 (Choudhary et al., 2022) یاقتصاد یسنج و امکانخودکار  ییکارا یشافزا

 (Arvind et al., 2017) یخشک یطبا شرا غلبهو درصد  98 ینیب یشپ های مبتنی بر یادگیری ماشینالگوریتم پیش بینی میزان آب

یستمس یعنظارت بر توز
 مرکز یمحور یاریآب یها

 های مبتنی بر یادگیری عمیقالگوریتم
 95 یدقت و فراخوانبه Sentinel یربا تصاو یشاتآزما

 .یافتنددرصد دست 
(Tang et al., 2017) 

 یآب برا یآلودگ ییشناسا
 یکشاورز یاریمنابع آب

 (Chen et al., 2020) درصد بود. 91نتایج تایید  مدل کم عمق شبکه عصبی

 
 در تجزیه و تحلیل خاک یمصنوعهوش یکردهایدر مورد رو یمطالعات قبل .2جدول 

 منابع یجنتا روش کار و کاربرد اهداف

 معماری یادگیری عمیق آنالیز بافت خاک
روش شبکه عصبی پیچیده با کمترین عمق 

 باشد.بندی میثرترین طبقهؤم
(Riese & Keller, 2019) 

پیش بینی بافت 
 خاک

یق خودکار و یادگیری عم یچشیپ یشبکه عصب
 جمعیت مبتنی بر

شناسایی سه درصد پیشرفت برای  26تا  5
 جز خاک مانند ماسه، رس

(Omondiagbe et al., 2022) 

 طبقه بندی خاک
سیستم مبتنی بر فیلترهای قابل تنظیم کریستال 

بعدی برای طبقه مایع و شبکه عصبی پیچشی سه
 بندی خاک

درصد برای شبکه عصبی  59/99عملکرد 
 بعدیپیچیده سه

(Yu et al., 2019) 

تخمین فلزات 
 سنگین

استفاده از تصاویر خاک، شبکه عصبی پیچشی با 
 کدگذاری برای تخمین فلزات مس، سرب

و برای  82بالاترین درصد برای تخمین مس 
 گزارش شد. 86سرب 

(Pyo et al., 2020) 

 آنالیز بافت
های مبتنی بر یادگیری ماشین برای طبقه الگوریتم

 بندی تراکم خاک
 درصدی برای شبکه یادگیری 98کارایی 

 ماشین
(Azadnia et al., 2022) 

 

 آنالیز سلامت گیاهان 

ای را کنندههای امیدوارراه حل یمصررنوعهوشپیشرررفت در زمینه 
شاورز می ساآلوده را به یاهانتا گدهد، به ک شنا  ییدقت نظارت و 

سریع بیماریکنند،  شتر آن جلوگیریو با مدیریت  شیوع بی  ها از 
شتنبا . کنند. شاورزان مدر زمان یواقع یهاداده در اختیار دا ی، ک

سر سبتوانند اقدامات  سارت یرا برا یع و منا زا و کنترل عامل خ
سترش آناز  یریجلوگ شماره  انجام دهند گ شکل  زمانی که  .(3)

غذی قرار می یا کمبود مواد م یاه در معرض تنش   گیرد، معمولاًگ
شررروند. تجزیه و تحلیل میها ظاهر گم در رنگ و بافت برئعلا

ثر تشررخیص دهد. ؤتواند این تغییرات را در یک الگو متصررویر می

 قادرند یمصررنوعبر هوش یمبتن یرتصررو یصتشررخ یهایسررتمسرر
از این رو  دهند. یصرا با دقت بالا تشخ یاهیگ زایعوامل خسارت

توان مصرف صورت خام مکانی، میها بهبا کنترل آفات و بیماری
 یرشرررد یهابا اسرررتفاده از مدل یجهدر نتسرررموم را بهینه نمود. 

مشرررخص  یزمان یهاسرررموم را در دوره یرثأت یزانم یچندوجه
 کند یهزمان استفاده را محاسبه و به کشاورز توص ینو بهتر یسهمقا
(Khoshnevisan et al., 2020هوش .)صنوع یریت مد یبرا یم

سارت شخو همچنین  زاعوامل خ  یهاعل پراکنش و تراکم  یصت
، یکیژنت یهایتمالگور مبتنی بر یمصنوع یعصب یهاشبکه ازهرز 

و  یه، تجز(Liakos et al., 2018) ینماشرر های یادگیریحسررگر
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، (Gerhards & Christensen, 2003) یجیتالد یرتصررو یلتحل
شبکه (Udupi, 2019) های کیفیسازی دادهیکم  یعصب یهاو 

کند. فلاا و همکاران می استفاده (Yang et al., 2002) یمصنوع
سال  شبکه  2022در  شمند و  صاویر تلفن همراه هو ستفاده از ت با ا

اند. خوار برنج پرداختهعصبی عمیق به شناسایی خودکار کرم ساقه

شنهادی با دقت  شان داد که مدل پی صد  92نتایج این تحقیق ن در
تشخیص آفت کرم ساقهدرصدی عملکرد مناسبی در  88و صحت 
به مطالعات  3در جدول . (Fallah & Ghanbari, 2022) خوار دارد

 یاهانسرررلامت گ یزدر آنال یمصرررنوعهوش یکردمهم در مورد رو
 است. اشاره شده

 

 
 آنالیز سلامت گیاهان درمصنوعی رویکرد هوش .3شکل 

 
 یاهانسلامت گ یزدر آنال یمصنوعهوش یکردهایدر مورد رو یمطالعات قبل .3 جدول

 منابع یجنتا محصول روش کار اهداف و کاربرد

 شناسایی آفات
پهپاد مجهز به دوربین مبتنی 
 بر مدل یادگیری عمیق

 سویا
-ResNet بیشترین دقت تشخیص با مدل.

 آمد.درصد بدست 82/93به مقدار  50
(Tetila et al., 2020) 

های بیماری شناسایی
ای و بلایت بلاست، لکه قهوه
 باکتریایی

فناوری پهپاد و رویکرد 
 یادگیری انتقالی

 برنج
بیشترین مقدار دقت تشخیص با مدل 

VGG16  دست هدرصد ب 94/99به میزان
 آمد

(Ritharson et al., 2023) 

لک و  شناسایی سفید با
 تریپس در گلخانه

ترکیب پردازش تصویر و 
 مصنوعیشبکه عصبی 

 خیار
لک و تریپس  الگوریتم شناسایی سفید با

درصد  92درصد و  97دقت بالایی در حدود 
 داشت.

(Espinoza et al., 2016) 

 شناسایی بیماری مرکبات
صبی پیچشی دو عمدل شبکه 

 بعدی
 مرکبات

 8/95دقت تشخیص بیماری در حدود 
 دست آمد.هدرصد ب

(Syed-Ab-Rahman et 

al., 2022) 

 های هرزشناسایی عل 
کارگیری دو مدل شبکه به

و  FCNیادگیری عمیق 
SegNet 

 SegNetدرصد برای  23/98دقت  برنج
(Chavan & Nandedkar, 

2020) 
 

 

 
 

 

 
 

 
 

 

 
 

 
 



 مدیریت مصرف انرژی

ش سوخت چال صرف  یم یدیهر کارگاه تول یدبزرگ در جهت تول یم
 باشررند.ینم یامر مسررتثن یناز ا یکشرراورز یهاکارگاه به طبع باشررد،
و  یازن ینارتباط ب یکارآمد با برقرار یعنوان ابزاربه یمصرررنوعهوش

صنا صرف در  شاورز یعم شم سبب یمختل  ک در  یریگکاهش چ
سوخت  یزانم صرف  ساده از توابع  یتمالگور یک یجادگردد. با امیم
به نمودار  توانیم یدیخارج و داخل واحد تول یطمربوط به مح ییدما

 هایو با استفاده از نرم افزار یافت،از مصرف سوخت دست یمشخص
میزان سوخت در ساعتی  ییاصورت لحظهبه توانیم یمصنوعهوش

سبت به  یازمورد ن ییاز نوسان دما یکه تابعمشخص  در داخل واحد ن
شدمیخارج واحد  یدما شتن  یجاحالت به یندر ا. ، را برآورد کردبا دا

حداکثر و هر سررراعت  یازاروز بهمطلق در شررربانه حداقلو  حداکثر
 یجه کاربرد این فناوریخواهد شد. در نت برآورد مصرف سوخت حداقل
شی صد 50 کاه سوخت  یدر صرف  در  .دادخواهد رخ در کاهش م
س ستمواقع  صنوعبر هوش یمبتن یمکنترل اقل یهای بازه یجادبا ا یم

کاهش مصرف  سببمختل   هایحداقلو  حداکثراز  یتنها یب یها
قدر ینخواهد شد. ا یکشاورز یدیراندمان واحد تول یشسوخت و افزا

چشررم یشباعث افزا GDP یهاداده یتکوچک با محور یهامطلق
. چرا که بدون شرروندمی یدر بخش کشرراورز یراندمان پرورشرر یرگ

 GDPروز، واحد  برای مطلق ∆Tبا در نظر گرفتن  یمصرررنوعهوش
 رویشیسمت به یعیقرار گرفته و از حالت نرمال طب یرتأثتحت یرشد

سوق پ ضع   یشکرده که علاوه بر افزا یدامطلق  سوخت،  صرف  م
سبت به عوا محصولات  & Liao) دهندیم یشزا افزایماریل بمرا ن

Yao, 2021).  
 

 هامدیریت مصرف نهاده

صرفی )ورودی( شک نهادهبی ترین بخش عنوان پرهزینهبههای م
باشرررند، بنابراین هرگونه اقدام در جهت تولید در کشررراورزی می

کاهش مصرررف نهاده باعث رونق بخشرری کشرراورزی و افزایش 
صرف نهاده وری بالا خواهدحجم تولیدات با بهره ها شد. میزان م

برای واحدهای تولیدی تابعی از سرررن واحد تولیدی و نیاز آن در 
های زمانی توسررط باشررد. این برههمانی مشررخص میهای زبرهه

یدی معین تکنسرررین ماه برای واحدهای تول مانی  حد ز ها و در وا
ستفاده از آنالیز لحظهگردند. هوشمی صنوعی با ا ای و ثبت داده م

ساعت /  در واحد روز ست نیاز لحظه/  ای واحد تولیدی ثانیه قادر ا
از مصرف بیش از حد، و را مشخص نموده و در نتیجه با جلوگیری 

سی به سینو شد را از حالت  صرف حداقل نهاده نمودار ر حالت یا م
تردید عدم افراط . بی(Eli-Chukwu, 2019) خطی تبدیل نماید

ها باعث رشرررد بهینه در عامل تولیدی و تفریط در مصررررف نهاده
سانی را مصنوعی بهشد. هوش خواهد عنوان ابزار دقیق خطاهای ان

شررمار در واحد زمان میزان ماده و با محاسرربات بیپوشررش داده 
این امر از توانایی  کند، که طبیعتاًورودی مورد نیاز را مشررخص می

ین کنسررر میت لیرردی خررارج  تو  برراشرررردهررای واحرردهررای 
(Schimmelpfennig & Ebel, 2016)مصنوعی با کمک . هوش

حسررگرها و روابط تعری  شررده برای رشررد محصررولات واحدهای 
شمار در واحدهای زمانی مشخص ا انجام محاسبات بیتولیدی و ب

نه برای افزایش بهره با اراشررررایط بهی ه ئوری را تخمین زده، و 
صیهرا سیار مهکارها و تو صاد بخش ؤهای لازم نقش ب ثری بر اقت

شته شد.کشاورزی دا ستفاده از فناورداده یلو تحل یهتجز با ی ها و ا
داشته است. بنا  یادیز اثرات مثبت یزن یقااطلاعات، در آفر پردازش
هر کشاورز تنها  یبرا یاذرت در غرب کن یدتولات حاصله بر گزارش

 90)در هر واحد زراعی  یسرررهک 9به  6 یانگینسرررال از م یکدر 
 است. یافته یش( افزایسهدر هر ک یلوگرمک

 

 یدر کشاورز یعملکرد اقتصاد مصنوعی برثیر هوشأت

، یعها، صررناآن بر شرررکت یرتأث یلدلبه یمصررنوعهوشی تکنولوژ
سرما صاد، بازار کار و  سان یهاقت صادی در ، یان شه در تحقیقات اقت همی

شدن  یجیتالید. (Gentili et al., 2020) مرکز توجه قرار داشته است
به خود  یدر حوزه کشرراورز یاقتصرراد یقاترا در تحق یایندهتوجه فزا

شرکت شته تعداد  ست. در دهه گذ  یهایکه فناور ییاهجلب کرده ا
یافته یشافزا یطور قابل توجهبه یرندگیرا به کار م یمصرررنوعهوش
 یاقتصرراد یهازیتاز م یبرخ .(Davenport et al., 2020) اسررت
صنوعهوش شاورز یم شامل در ک صرفهیور، بهرهینوآوری،   ییجو، 
(، یانسرران ی، کاهش خطایزاتتجه یهاینهعنوان مثال کاهش هز)به
(، نظارت و بهبود یماریب یابیو ارز ی)بازرسررر یلو تحل یهتجز یشافزا
باشرررند میکارآمد بازار  یهایاسرررتراتژ یو حت ییمواد غذا یفیتک
(Sood et al., 2022) .ستفاده از هوش صنوعا ستفاده  یقاز طر یم ا

ینهکاهش هز یلپتانسررر یقکار و منابع و اقدامات دق یرویکارآمد از ن
س یمصنوعطور که هوشهمان را دارد. یرمتغ یها صنا یاریب را  یعاز 
داده و  ییروکار را تغانداز کسرربو چشررم کندیم یتسررمت جلو هدابه

سال  شود،یم یوربهره یشباعث افزا  به رقمی 2030این افزایش تا 
 یانگینم ینبالاتر یمصنوعشهو رسد.می دلار یلیاردم 755به ارزش 
سال ساسرشد   ینب گرفته،های صورتبینیو پیش هایابیارز یانه را برا
با  ی داشته وفناور یبازارها یرسا ینبرا در  ،2027تا  2021 یهاسال
هوش .کرد خواهدرشرررد را از آن خود  یزانم یندرصرررد بالاتر 24

و  یدبا توجه به تول یژهوو به یعملکرد اقتصررراد یتبا تقو یمصرررنوع
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کشورها  یناخالص داخل یدتول میزان بر یشگرف یرتأث ،خدمات ینوآور
در  یمصررنوعکه بازار هوش حاکی از آنند هابینییشاسررت. پ داشررته
صد تأث 1.5تا  2023سال  ست، GDPبر  مثبتی یردر شته ا و انتظار  دا
به  2030درصد و تا سال  7.2به  2027تا سال  مثبت یرتأث ینا رودیم
بازار هوش اثر شررود،یم بینییشپ علاوه. بهیابد یشدرصررد افزا 9.4

 یدرصررد 9 یشریبا افزا 2030تا  2023از سرال  GDPبر  یمصرنوع
کشرراورز در سررراسررر  یلیونم 70تاکنون  2020از سررال  مواجه شررود.

 اند.مند شدهبهره یمصنوعهوش، از مزایای جهان
دهد که با استفاده از ظرفیت میهایی را نشانآپاستارت 4شکل 
صنوعی در نقاط مختل  دنیا ایهوش شدهم ستارت 72اند. جاد  آپ بها

شدهمصنوعی انتخابهای موفق با استفاده از هوشآپعنوان استارت
های آپعنوان اسررتارتآپ بهاسررتارت 5آپ، اسررتارت 72اند. از بین 

اند. بالا و تولید ارز بالایی داشته GDPاند که شدهموفق و برتر انتخاب
که در صدر جدول قرار دارد، یک  AGAEyEآپ به نام اولین استارت
مصررنوعی، باشررد که با اسررتفاده از هوشآپ آمریکایی میاسررتارت

بعدی نقاط ضع  کشاورزان را در یادگیری ماشین و تصویرسازی سه
اسررت. با ها را پوشررش دادهزمینه تشررخیص کمبودها، آفات و بیماری

مالی ادها بر روی مزارع کمبودهای گیاهان و حضررور احتپارسررال په
سایی میپاتوژن شنا سم تجویز میها را  کنند. کنند و برای آنها کود و 

سانی این کارها انجام می سبت به نیروی ان گیرد. و در زمان کمتری ن
 Heliopasآپ آلمانی به نام آپ موفق، یک اسررتارتدومین اسررتارت

باشد که در زمینه تشخیص خشکی تخصص دارد. در آلمان بیشمی
شته میتر مزارع به ستارتصورت دیم کا سب شوند. این ا آپ بر ح

بینی میهای هواشناسی، میزان بارش را پیشحسگرهای خاک و داده

کند. در واقع به کشررراورزان کند و میزان کمبود آب را مشرررخص می
دهد که در روزهای آتی بارندگی وجود ندارد و باید متکی هشررردار می

شوند و یا برعکس ا ستم آبیاری  سی ست و به  حتمال وقوع بارندگی ا
در بسرریاری از نقاط دنیا این  آپنیازی به آبیاری نیسررت. این اسررتارت

در کشور هند  wolkusآپ سوم به نام دهد. استارتخدمات را ارائه می
شاورزان خردهمی ستفاده ک شتر مورد ا شد و بی ست که نمیبا مالکی ا

اطلاعات را از خواهند هزینه زیادی صرررف کنند. در واقع یک سررری 
گیرد و بر حسررب این اطلاعات نیازهای کشرراورزان را کشرراورزان می
ی به نام آپ بلاروسآپ بعدی یک اسررتارتکند. اسررتارتبرطرف می

onesoil های هواشررناسرری نوع ابرها را اسررت، که با اسررتفاده از داده
ثیر آنها بر روی واحدهای کشرراورزی را أکند و میزان تمشررخص می
توانند آپ میکند. کشرراورزان با اسررتفاده از این اسررتارتمشررخص می
بینی آب و هوای سال زراعی، محصول مناسب را کشت براساس پیش

سب کنند. علاوه بر آن میزان کود، نوع خاک ارزیابی می شود و بر ح
شته شترین گردش مالی را دا صولی که بی سالیانه مح شد شرایط  با

آپ یک اسرررتارت Root Alآپ شرررود. در آخر اسرررتارتمعرفی می
باشرررد که بر حسرررب تکنولوژی رباتی زمان رسررریدگی آمریکایی می

شخص می شاورزان م صول را برای ک شت مح کند. تعیین زمان بردا
محصول رسیده باشد چالش بزرگ همه  محصول در حالی که حداکثر

سر جهان می سرا شاورزان در  شرایط آب و هوایی، ک سته به  شد. ب با
میزان رسیدگی محصول بهترین زمان برداشت را معین شرایط بازار و 

آپ بر حسب تصاویر کند، که کار بسیار سختی است. این استارتمی
گیرند و با استفاده از حسگرهایی که در خاک ها میبعدی که رباتسه

 زند. اند، میزان رسیدگی محصولات را تخمین میبه کار رفته
 

 
 آپ برتراستارت 5آپ و استارت 72نقشه حرارتی توزیع جغرافیایی . 4شکل 

 

 

 
 



به یمصرررنوعهوش بازار در زنج به غل قارن   یهایرهبر عدم ت
امر به ین. اکندکمک میبه کشرراورزان  یو جهان یاارزش منطقه

 یکشاورزان دسترسدر آن که  نوپا یقتصادهاواحدهای ا یبرا یژهو
بسرریار حائز اهمیت اسررت. هوش به اطلاعات بازار دارند، یکمتر

صنوع شاورز یم  یهاتمرکز دارد، از داده یکه بر عوامل خارج یک
کننده، مصررررف یازهایمحصرررولات، ن یمتمربوط به روند بازار، ق

ستفاده م یشناس یباییالزامات و ز این امکان کند، به کشاورزان یا
صمت دهدرا می  ,Cubric) یرنددر بازار بگ یترهوشمندانه یماتا ت

2020) . 
 

 مصنوعیمبتنی بر هوشانداز آینده کشاورزی چشم

معضررلات و مسررائل برای  یمصررنوعهوش یهای، فناوریندهدر آ
شاورز سر جهان با آن روب ی،ک سرا شاورزان  ستند،هکه ک از  رو ه

حتی نیروی کارگری آب و هوا و  ینیب یشکنترل آفات گرفته تا پ
عه  حلدر مزر نه و دق ییهاراه  ئه یقی نوآورا هد دادارا . هوشخوا
کلان کرد تا با اسررتفاده از  به کشرراورزان کمک خواهد یمصررنوع
 بدین ترتیب شررروند تا یلتبد یها به دانشرررمندان کشررراورزداده

صولا ضای بازاررا  تمح سته به تقا ضر کنند. ینهبه ب  در حال حا
صنوعهوش یهاشرکت سعه ربات یم ستند که  ییهادر حال تو ه

با دقت و سررررعت بالا  یهایطرا در مح یمختلف ی وظا قادرند 
تر و کامل تریعبرداشرررت سرررر ها درربات ینا مزرعه انجام دهند.
ربات ین. ااندشدهیطراح تر از نیروی انسانی،محصول بسیار دقیق

سته بند علاوه برها  شت و ب صولات  یبردا سیبه برمح  یفیتک ر
 ین. اها خواهند پرداختزای آنپایش عوامل خسررارتمحصررول و 

غلبه  یکار کشاورز یرویتوانند بر مشکلات نیم ینها همچنربات
و داده یاماهواره یهااز عکس یمصنوعهوش یهایتمالگور. کنند

احتمال وجود تنوع و میزان شررریوع  یصتشرررخ یبرا قدیمی یها
. هوشگیرندخسررارت احتمالی بهره میآفات و حتی میزان برآورد 

همراه  یهابه تلفن هاها و گزارشدادهبا ارسرررال  یمصرررنوع
بدین ترتیب کند یآفات کمک م یریتدر مد، به آنها کشررراورزان
جا در کنترل آفات و جلوگیری تواند اقدامات لازم و بهکشرراورز می

 از شیوع آنها را اعمال کند. 
صنوعهوش یندهآ شاورز یم  یبه تمرکز قابل توجه یازن یدر ک
س میزان بر ستر سطحی اطلاعات و کلان دادهد  ،جهان دارد ها در 
فقط در مزارع بزرگ  یشررررفتهپ یهایورافن یرا در حال حاضررررز

و علم  کشرراورزی مبتنی بر یادگیری ماشرریند. نشررویاسررتفاده م
اتصال مزارع قابلیت و  یداده با گسترش دسترسپردازش و تفسیر 

از آنجا . خواهد شد ینمناطق دور در سراسر جهان تضم کوچک در
رساند و مصنوعی استفاده و کارایی منابع را به حداکثر میکه هوش

، در کندبرطرف میتا حد قابل توجهی کمبود منابع و نیروی کار را 
این فناوری همچنین . ثر خواهد بودؤصررنعت کشرراورزی مفید و م

خواهد  محصولات باغیمینه نقش اساسی در تحقیق و توسعه در ز
 ی، مرجع اصررلیشرراورزکوزارت جهاد  یراندر کشررور ا .داشررت
 یمختل  کشاورز یهادر حوزه یاو توسعه یکاربرد یهاپژوهش
 یدر راسررتا .اسررت یکیژنت یرو حفظ ذخا ییغذا یتن امنیمأدر ت

ی میمصررنوعهوش در این بخش، هوشررمند یکشرراورز یحکمران
صم تواند شور هاییریگ یمدر ت  داریتاولو یهادر حوزه یکلان ک

 یارقام و نژادها یدر معرف یعکشرررت، تسرررر یریتمانند الگو و مد
لت ژنت یینتع ر،برت  یزانم بینییشپ یاهی،و گ یجانور یکیاصرررا
 هایدر حوزه یماریب یصمحصررولات، تشررخ یفیتک یینتع ید،تول
نابع ژنت یریتمد ی،و جانور یاهیگ مد یکیم آب و خاک  یریتو 
 . یدنما یفاا یش مهمنق
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A B S T R A C T
Among cereals, durum wheat (Triticum turgidum L. var. durum) is one of the 
most important protein and energy sources after bread wheat. It has a 
significant role in human nutrition in most countries. In this study, to identify 
and localization of QTLs controlling traits related to starch and Neutral 
detergent fiber, 118 durum wheat recombinant inbred lines obtained from the 
cross between the local genotype of Iran-249 originated from the west of Iran 
and the local cultivar of Zardak from Kermanshah were evaluated in two 
environments (2014 and 2015) under rainfall conditions at the acireale 
research center using randomized complete block design along with parents 
in three replications. QTL analysis for each trait was performed using the 
inclusive composite interval mapping method to identify genomic regions 
that significantly affected the studied traits. A total of six QTLs were 
identified for the two traits measured, grain starch content and neutral 
detergent fiber. Three QTLs were identified on chromosome 7A and one 
QTL on chromosome 4B for the grain starch content trait. For the neutral 
detergent fiber trait, one QTL was localization on chromosome 6B and one 
QTL on chromosome 7A. Identifying and localization QTLs controlling traits 
related to seed quality characteristics can provide an opportunity to improve 
these traits through marker-assisted selection. The results provide QTLs with 
high breeding potential along with associated markers useful for precise 
localization and molecular breeding. 
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علمي نشريه  

فناوري گياهان زراعي زيست
  
 »مقاله پژوهشي«

 ـ ندهيشـو  بـر يف و نشاسـته  كننده كنترل يهاQTL  يابي مكان  گنـدم  در دانـه  يخنث
 دوروم

  3اليزابتا مازوكوتلي، 1رقيه ناصري، 2، 1ليلا زارعي، *2، 1چقاميرزاكيانوش ، 1سينا قنبري

  چكيده
) پس از گندم نان يكي از Triticum turgidum L. var. durumدر بين غلات گندم دوروم ( 

اي در تغذيه انسان دارد. در  ان نقش عمدهترين منابع پروتئين و انرژي است و در اكثر كشورهاي جه مهم
هاي ژني كنترل كننده صفات كيفي نشاسته و فيبر  يابي جايگاه اين تحقيق به منظور شناسايي و مكان

لاين اينبرد نوتركيب گندم دوروم حاصل از تلاقي بين ژنوتيپ  118شوينده خنثي دانه در گندم دوروم، 
هاي كامل  و رقم بومي زردك به همراه والدين در قالب طرح بلوك با منشاء كرمانشاه "249-ايران "بومي 

) تحت شرايط ديم در مركز تحقيقات 1394-1393، 1393-1392تصادفي با سه تكرار طي دو سال زراعي (
آچيراله ارزيابي شدند. براي شناسايي مناطق ژنومي كه تاثير قابل توجهي بر صفات مورد مطالعه داشتند، 

اي مركب فراگير انجام شد. براي دو صفت اندازه گيري  يابي فاصله ستفاده از روش مكانبا ا QTLتجزيه 
شناسايي شد. براي صفت محتوي  QTLشده محتوي نشاسته دانه و فيبر شوينده خنثي در مجموع شش 

شناسايي شد. براي  4Bبر روي كروموزوم  QTLو يك  7A  بر روي كروموزوم QTLنشاسته دانه سه 
 7Aبر روي كروموزوم   QTLو يك  6B  بر روي كروموزوم QTLشوينده خنثي يك صفت فيبر 

هاي كنترل كننده صفات مرتبط با خصوصيات كيفي دانه QTLيابي  يابي شد. شناسايي و مكان مكان
تواند فرصتي را براي بهبود اين صفات از طريق انتخاب به كمك نشانگر فراهم كند. نتايج حاصل  مي

QTLنژادي  يابي دقيق و به نسيل اصلاحي بالا همراه با نشانگرهاي مرتبطي كه براي مكانهايي با پتا
 نمايند. باشند ارائه مي مولكولي مفيد مي

گروه مهندسي توليد و ژنتيك گياهي، دانشكده علوم 1
 و مهندسي كشاورزي، دانشگاه رازي، كرمانشاه، ايران.

 مركز تحقيقات غلات، دانشگاه رازي، كرمانشاه،2
 ايران.

تحقيقات ژنتيك و بيوانفورماتيك، فيورنزولا،  مركز3
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  مقدمه
) يك گونه Triticum turgidum L. var. durumگندم دوروم (

ــوم  ــد (ژنــ ــي از AABB ،28 = x4 = n2آلوتتراپلوئيــ ) و يكــ
اي،  محصولات غذايي اصلي است كه عمـدتاً در منـاطق مديترانـه   

). گنـدم  IGC, 2020شـود (  ت ميجنوب اروپا و شمال آفريقا كش
فرد دانه و كاربردهاي متنـوع آن،   دليل خواص منحصر به دوروم به

 ,.Liu et alشـود (  در بخش وسـيعي از دنيـا كشـت و كـار مـي     

تـوان بـه انـواع محصـولات      ). از جمله كاربردهاي آن مـي 2019
(بلغـور عربـي)، نـان، كلوچـه و      1غذايي ماننـد پاسـتا، كوسـكوس   

). توليـد جهـاني گنـدم در    Sissons, 2022ره كـرد ( ماكاروني اشا
ميليون تن تخمين زده شده  و انتظـار   750حدود  23/2022سال 
كـه   )، در حـالي FAO, 2022ميليون تـن برسـد (   840رود به  مي

باشــد  ميليــون تــن مــي 40ميــانگين توليــد ســالانه گنــدم دوروم 
)Martínez-Moreno et al., 2022از در ). اين غله مهم از ديرب

طور سنتي كشت  مناطق ديم گرمسيري و نيمه گرمسيري ايران به
هزار هكتـار سـطح زيـر     300-400شده است و كشور ايران با  مي

ميليـون تـن در سـال از توليـد كننـدگان ايـن        6/0كشت و توليد 
). صفات كيفـي  Ahmadi et al., 2022محصول با ارزش است (

نـه گنـدم هسـتند و بـر     مثل نشاسته و پروتئين از اجـزاي مهـم دا  
درصد از  85گذارند. حدود  عملكرد و كيفيت فرآوري گندم تاًثير مي

دهد كـه بيشـتر آن نشاسـته     دانه گندم را كربوهيدرات تشكيل مي
هـاي اخيـر بـا بهبـود      ). در سالAnjum et al., 2007باشد ( مي

عادت غذايي و سبك زندگي، توجه بيشتري به تركيـب غـذايي و   
ت گندم شده است. علاوه بـر ايـن شـرايط آب و    كيفيت محصولا

هوايي و افزايش جمعيت جهان، تهديدي جدي براي توليـد گنـدم   
). براي اطمينان از عملكـرد بـالا،   Zhang et al., 2021باشد ( مي

اصلاح ارقام جديد گندم با كيفيت بالا و سازگاري به مناطق مختلـف  
 ,.Liu et al( باشـد  نژادگـران در سراسـر جهـان مـي     هدف اصلي به

هـاي مهـم و    )، بنابراين مطالعه و تجزيه و تحليل مكانيسم ژن2018
   مؤثر بر صفات كيفي دانه گندم از اهميت بالايي برخوردار است.

اي در گياهـان بـه شـمار     ترين منبع انرژي ذخيره نشاسته مهم
فـت  يااي  رود كه به وفـور در دانـه غـلات و در گياهـان غـده      مي
درصـد   80-70اي نشاسـته تـامين كننـده     تغذيـه  شود. از نظر مي

ويـژه از لحـاظ تـامين     باشد و بـه  انرژي مورد نياز روزانه انسان مي
كالري مورد نياز در كشورهاي جهان سـوم حـائز اهميـت فـراوان     

                                                                                      
1. Couscous 

هاي منحصر به فرد  ). ويژگيMajzoobi et al., 2008باشد ( مي
ليمـري  نشاسته باعث شـده اسـت تـا بـه تـوان از ايـن تركيـب پ       

صورت گسترده در صنايع مختلف استفاده نمود كه در ايـن بـين    به
اي را بــه خــود اختصــاص داده اســت.  صــنعت غــذا ســهم عمــده

هاي فيزيكوشيميايي نشاسـته و كاربردهـاي آن در صـنايع     ويژگي
مختلف تحت تاثير ساختار آن از جمله ميزان بلوري بودن، نسـبت  

هاسـت   رانـول و قطـر گرانـول   آميلوز به آميلوپكتين، مورفولوژي گ
)Majzoobi et al., 2012; Tester et al., 2004  نشاسـته در .(

هاي نيمه بلوري وجود دارد. دامنه اندازه ايـن   گياه به شكل گرانول
منشاء گياهي در اشـكال مختلـف   به ها متغير است و بسته  گرانول

انـول  هـا در گر  وجود دارند. نحوه قرار گيري آميلوزها و آميلوپكتين
صـورت   هاي كريستالي و غيركريسـتالي بـه   منتهي به ايجاد بخش
طوري كه گرانول نشاسته در برش عرضـي   متناوب شده است و به

 Barnett andشـوند (  هاي متحدالمركز ديده مـي  صورت حلقه به

Harder, 2004.(  
دهـد.   فيبر شوينده خنثي وزن كل ديواره سلولي را نشـان مـي  

، همي سلولز و ليگنين تشكيل شده است. از ديواره سلولي از سلولز
توان براي تعيين نسبت ديـواره سـلولي بـه     فيبر شوينده خنثي مي

محتوي سلول استفاده كرد. محققين با توجـه بيشـتر بـه ماهيـت     
پذيري آن نشان دادند كه  الياف نامحلول در شوينده خنثي و هضم

خصوصـيات  تواند بـراي تعيـين    فيبر شوينده خنثي به تنهايي نمي
فيبري و هضمي كافي باشد و فيبر شوينده خنثي موجود در منـابع  

باشـند   مختلف، خصوصيات فيزيكي و هضمي متفاوتي را دارا مـي 
)Oba and Allen, 1999.(  

نقشه ژنتيكي اوليه، متشكل از نشانگرهاي چنـد شـكل در يـك    
نياز ضروري براي مطالعات ژنتيكي دقيق در هر موجـودي   ژنوم، پيش

هـاي   هاي ژنتيكـي گونـه   ). نقشهMaccaferri et al., 2011( است
صفات مهم زراعي،  QTLs2يابي  زراعي ابزارهاي ضروري براي نقشه

هاي كانديـد، بـازآرايي كرومـوزومي اجـدادي و روابـط       شناسايي ژن
هـاي مختلـف، مطالعـه تنـوع، عـدم تعـادل        تكاملي بين كرومـوزوم 

هـاي اصـلاح    ) و روشMAS3پيوستگي، انتخاب به كمك نشـانگر ( 
). Lewin et al., 2009; Gupta et al., 2020مولكـولي هسـتند (  

هاي ژنومي كنترل كننـده صـفات كمـي بـا اسـتفاده از       تعيين جايگاه
نشانگرهاي مرتبط در انتخاب ارقام مناسب مؤثر است و اين انتخـاب  

اي نظيـر تركيبـات    غير مستقيم به كمك نشانگر براي صفات پيچيده

                                                                                      
2. Quantitative Trait Loci 
3. Marker-Assisted Selection 
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يي دانه كه به شدت تحت تاثًير محيط هستند، اهميت بيشتري شيميا
هاي جديد بيوتكنولـوژي   ). روشKrishnappa et al., 2017دارند (

توانند به تسريع بهبود عملكرد گياهان از طريق انتخاب به كمـك   مي
هاي كنتـرل كننـده صـفات     يابي ژن ) بر اساس نقشهMASنشانگر (

امكـان   QTLماينـد. تجزيـه   هاي خاص كمك ن ) و ژنQTLكمي (
تشخيص اثرات ژنتيكي مستقيم و غير مستقيم بر صفات عملكـرد را  

). يكي از عوامل بسـيار  Colasuonno et al., 2021كند ( فراهم مي
ايجاد جمعيت در حال تفرق اسـت،   QTLيابي  مهم موفقيت در نقشه

هــاي پيوســتگي بــا اســتفاده از  هــا و تهيــه نقشــهQTLتشــخيص 
در بسياري از محصولات زراعي، جهت شناسايي  DNAنشانگرهاي 

 Soriano etها انجام شده اسـت ( QTLمناطق كروموزومي حاوي 

al., 2021 .( 

زاد،  هـاي درون  هـاي تلاقـي برگشـتي، رگـه     هر يك از جمعيـت 
NILs1    و هاپلوئيد مضاعف براي تهيه نقشه ژنتيكي مزايـا و معايـب

بسته بـه اهـداف مـورد     خاص خود را دارد و انتخاب جمعيت مناسب
نظر، پيچيدگي صفات، زمان در دسترس و نوع نشانگرهاي مولكـولي  

شـود   مورد استفاده در تعيين ژنوتيپ (غالـب يـا همبـارز) انجـام مـي     
)Mulualem and Bekeko, 2016اي بر روي جمعيتي  ). در مطالعه

) حاصل از تلاقي دو والديني گنـدم  RIL2رگه درون زاد ( 110شامل 
ــكل از   دوروم ــتگي متش ــه پيوس ــانگر ( 306نقش و  SNP ،SSRنش

RFLPطور مسـاوي بـين    ) ايجاد شد. نشانگرهاي مولكولي تقريبا به
). اصـلاح  Nachit et al., 2001توزيـع شـدند (   Bو  Aهـاي   ژنـوم 

اي گياهان زراعي كـه تقويـت    نباتات براي بهبود كيفيت ارزش تغذيه
ديدي را براي بهبود محتوي تواند رويكردهاي ج نام دارد، مي 3زيستي

 ,.Wang et alمواد مغذي در انواع محصـولات اصـلي ارائـه كنـد (    

2021 .(  
ها براي QTLگندم نان،  RILsاي بر روي جمعيت  در مطالعه

محتوي پروتئين و نشاسته شناسايي شد. نتايج حاصل منجر به 
هايي براي محتوي نشاسته دانه بر روي QTLشناسايي 
و براي پروتئين بر روي  4Bو  2A ،4A ،7Aهاي  كروموزوم
). Deng et al., 2014شد ( 7Bو  3B ،4A ،7Aهاي  كروموزوم

هاي مشتق شده RILدر پژوهشي بر روي گندم نان با استفاده از 
 QTL)، تجزيه Kechengmai2×Zhongkemai138از تلاقي (

براي عملكرد دانه و صفات مرتبط با كيفيت گندم نان انجام شد. 
اپيستاتيك براي  QTLجفت  82افزايشي و  QTL 68اً مجموع

                                                                                      
1. Near Isogenic Lines 
2. Recombinant Inbred Line 
3. Biofortification 

بر  هاي دانه و صفات مرتبط با كيفيت شناسايي شدند. علاوه ويژگي
و  C4D2 ،C5Dافزايشي در سه بازه ژنومي ( QTL 13اين، 

C6D2 دسته بندي شدند و هركدام حداقل دو (QTL  پايدار براي
اي بر  ر مطالعه). دFan et al., 2022پروتئين و نشاسته داشتند (

ها براي فيبر شوينده QTLهاي گندم دوروم شناسايي RILروي 
خنثي، محتوي پروتئين، ميزان آهن و محتوي نشاسته دانه انجام 

بر روي  QTLشد. براي صفات محتوي پروتئين دانه، شش 
، براي محتوي نشاسته دانه 7Aو  5A ،3B ،4Bهاي  كروموزوم

و  7Aو  1A ،1B.1 ،3A ،4Bهاي  بر روي كروموزوم QTLپنج 
براي هر كدام از صفات فيبر شوينده خنثي مستقر بر  QTLسه 

و ميزان آهن دانه بر روي  5Bو  1A ،5Aهاي  كروموزوم
  ).Naseri, 2023شناسايي شد ( 7Bو  5Bهاي  كروموزوم

كيفيت غلات و محصولات نهايي تعيين كننده ارزش اقتصادي 
كيفي به شدت نيازمند منابع هاي  آن است. با اين حال، آزمايش

هاي اصلاحي تقريبا  هاي اوليه در برنامه ها در نسل هستند و انجام آن
غير ممكن است. ابزارهاي مبتني بر ژنوميك مدرن فرصتي عالي 
براي تشريح ژنتيكي صفات كيفي پيچيده براي تسريع توسعه ارقام با 

گرچه تحقيقات كنند. ا هاي اصلاح مولكولي فراهم مي استفاده از روش
بر روي گندم انجام شده است، ولي  QTLزيادي در زمينه تجزيه 

تعداد اندكي مطالعه فقط روي صفات مربوط به كيفيت دانه گندم 
دوروم انجام گرفته است، لذا هدف از اين تحقيق، تعيين مكان 

QTL هاي كنترل كننده صفات محتوي نشاسته و فيبر شوينده خنثي
ها روي صفت  ثير هر يك از آنٔ، برآورد ميزان تادانه در گندم دوروم

ها براي استفاده در  كمي و تعيين نشانگرهاي مولكولي پيوسته با آن
  هاي اصلاحي بود.     هاي اوليه برنامه گزينش به كمك نشانگر در نسل

  
  شناسي پژوهش روش

  مواد گياهي
ــت   ــه جمعي ــن مطالع ــكل از F 8-9در اي ــه درون 118متش زاد  رگ

-ايـران "ب گندم دوروم حاصل از تلاقي بين ژنوتيپ بومي نوتركي
بـا منشـاء    "زردك"با منشـاء غـرب ايـران و رقـم بـومي       "249

  كرمانشاه مورد ارزيابي قرار گرفت.
  

  اي آزمايشات مزرعه
به همراه دو والد طـي دو فصـل    RILsهاي كيفي جمعيت  ارزيابي

) Aci15( 1393-1394) و Aci14( 1392-1393زراعي متـوالي  
در مزرعــه آموزشــي مركــز تحقيقــات ژنوميــك و بيوانفورماتيــك 
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CREAــه ــب طــرح  1، آچيرال ــم در قال ــا تحــت شــرايط دي ، ايتالي
هاي كامل تصـادفي بـا سـه تكـرار انجـام شـد. واحـدهاي         بلوك

آزمايشي شامل دو خط كاشت به طول يك متر و فاصله هر خـط  
اسـتاندارد   هـاي  ها بـا پيـروي از شـيوه    متر بود. آزمايش سانتي 25

هاي هرز بـه روش شـيميايي كنتـرل شـدند.      زراعي انجام و علف
هـاي مـورد    موقعيت جغرافيايي و شـرايط آب و هـوايي در محـيط   

  آمده است.  1آزمايش در جدول 
  

  تجزيه و تحليل محتوي نشاسته و فيبر شوينده خنثي 
براسـاس مـاده    NDF(1گيـري فيبـر شـوينده خنثـي (     براي اندازه

 × 249-زاد حاصل از تلاقـي ايـران   هاي درون ر رگهخشك دانه د
گرم بذر جدا كرده و توسط دسـتگاه تجزيـه    20زردك، از هر رگه 

ساخت كشور سوئد مقدار فيبـر   DA7250مدل  NIR2فوق سريع 
  شوينده خنثي تعيين گرديد.

پـنج گـرم    GSC(3گيري محتـوي نشاسـته دانـه (    براي اندازه
 80فـالكون ريختـه شـد و اتـانول     نمونه بذر آسياب در داخل لوله 

دست آمده سانترفيوژ  ي آرد اضافه شده و محلول به درصد به نمونه
دور در دقيقه)، سپس گلوكز حل شـده در اتـانول دور    300گرديد (

ريخته شد و نشاسـته موجـود در نمونـه توسـط اسـيد پركلريـك       
هـاي   ) به لولهC14H10Oاستحصال گرديد. در ادامه، ماده انترون (

اي كه داراي عصاره نمونه بودند اضافه گرديد و در  زمايش شيشهآ
گراد حرارت داده شد. سـپس   درجه سانتي 100آب جوش با دماي 

ي اسپكتروفتومتر  وسيله دست آمده به محتوي نشاسته در عصاره به
ــدازه 630در طــول مــوج  ــانومتر ان  Noori andگيــري شــد ( ن

Taliman, 2022.(  
  

    QTLتجزيه 
ها از نقشه ژنتيكي ايجـاد شـده توسـط    QTLيابي  مكان به منظور
توزيـع شـده در ژنـوم     SSRنشانگر  69با  )Zarei, 2011( زارعي

جمعيـت مـورد بررسـي،     F6هاپلوييد گندم دوروم بر اساس نسـل  
مورگـان و  سـانتي  5/913استفاده شـد، طـول نقشـه ايجـاد شـده      

بود. تجزيـه   مورگانسانتي16/13ميانگين فاصله نشانگرها برابر با 
QTL افـزار   با استفاده از نرمQGENE   ) انجـام شـدJoehanes 

and Nelson, 2008   يـابي   ) براي هر صفت بـا اسـتفاده از مكـان
)، ICMI(4 )Sen and Churchill, 2001اي مركب فراگيـر (  فاصله

انتخــاب اتوماتيــك ســه فــاكتور و بــه دنبــال آن بررســي محــل  

                                                                                      
1. Acireale 

ناسايي مناطق ژنومي كه تاًثير صورت دستي براي ش ها به كوفاكتور
قابل توجهي بر صفات داشـتند، انجـام شـد، ايـن روش تجزيـه و      

عنوان عوامل كوفاكتوري در  تحليل، نشانگرهاي خارج از بازه را به
در بازه مفيـد باشـد    QTLتواند در تخمين اثر  گيرد كه مي نظر مي

)Zeng, 1994 موقعيت و تاًثير  .(QTL 3هاي با ميزان ≥ LOD 
بــراي  QTL Network Ver 2.1افــزار  ثبــت گرديــد. از نــرم

 QTLهاي با اثر اپيستاتيك، افزايشي و اثر متقابل QTLشناسايي 
  ).Darvasi and Soller, 1997و محيط استفاده شد (

  
  هاي پژوهش يافته

  نقشه ژنتيكي مورد استفاده
) بــا Zarei, 2011نقشــه ژنتيكــي ايجــاد شــده توســط زارعــي (

توزيـع شـده    SSRجايگاه نشانگر  69نوتيپي مربوط به هاي ژ داده
 ).1در ژنوم گندم دوروم، مورد استفاده قرار گرفت (شكل 

 
هاي كنترل كننـده محتـوي   QTLيابي  شناسايي و مكان

  نشاسته و فيبر شوينده خنثي
گيري شده محتوي نشاسته دانه  در اين پژوهش براي دو صفت اندازه

)GSC) ــر شــوينده خنثــي  QTL) در مجمــوع شــش NDF) و فيب
  شناسايي شد. 

  
  )GSCمحتوي نشاسته دانه (

 1393در محيط آچيرالـه   QTLبراي صفت محتوي نشاسته دانه سه 
بر روي  1394در محيط آچيراله  QTLو يك  7A  بر روي كروموزوم

، 7/12، 3/13) كه بـه ترتيـب   2شناسايي شد (جدول  4Bكروموزوم 
هـاي  QTLوتيپي را توجيه نمودنـد.  درصد واريانس فن 2/14و  4/12

XGWM233  وXGWM471  داراي اثـر   1393در محيط آچيراله
 داراي اثر افزايشي مثبت بودند. XDUPW254افزايشي منفي و 

1. Neutral detergent fiber 
2. Near Infrared 
3. Grain Starch Content  
4. Inclusive Composite Interval Mapping 

 



  
  

 
  هاي مورد آزمايش مختصات جغرافيايي و شرايط آب و هوايي محيط .1جدول 

منطقه مورد 
  آزمايش

مختصات 
  جغرافيايي

تاريخ 
  كشت

تراكم 
  شتك

  دما
ميانگين 
ميانگين   بارندگي

  دما
ميانگين 
  حداقل دما

ميانگين حداكثر 
  دما

Aci14 14,57 ،37,52  17 دسامبر  M2/370 9/12 1/6  7/19  mm 327  
Aci15  14,57 ،37,52  22 دسامبر  M2/370  9  2/6  20  mm 335  

 
 

  
  زردك × 249- در جمعيت گندم دوروم حاصل از تلاقي ايران SSRجايگاه نشانگر  69نقشه پيوستگي ايجاد شده با استفاده از  .1شكل 

 
داراي اثــر  XBARC193بــا نــام  QTL، 1394در محــيط آچيرالــه 

هـا بـراي محتـوي    QTLاي شناسـايي   در مطالعه افزايش مثبت بود.
گنـدم،   RIL 182پروتئين و محتوي نشاسته بر روي جمعيتي شامل 

، 2Aهـاي   ي كروموزومبراي محتوي نشاسته دانه بر رو QTLچهار 
4A ،7A  4وB ) شناسايي شدDeng et al., 2014 اي  ). در مطالعـه

ــه ــر روي رگـ ــاي درون بـ ــدم دوروم دو  هـ ــر روي  QTLزاد گنـ بـ
 1/10و  5/10يابي شد كه به ترتيـب   مكان 4Bو  7Aهاي  كروموزوم

). نتايج ايـن  Naseri, 2023درصد واريانس فنوتيپي را توجيه كردند (
ييد كننده اهميت نواحي ژنومي مسـتقر بـر روي   ٔوانند تات محققين مي
در تعيين محتوي نشاسته دانه باشد كـه در   7Aو  4Bهاي  كروموزوم

ــارتني و همكــاران    ــز شناســايي شــدند. مــك ك ــه حاضــر ني مطالع
)McCartney et al., 2006 دو (QTL     را بـراي محتـوي نشاسـته

شناسـايي كردنـد    4Bو  4Aهاي  دانه گندم دوروم بر روي كروموزوم
درصد واريانس فنوتيپي را توجيه نمودند. با  3/11و  6/9كه به ترتيب 

هـاي   براي محتوي نشاسته بر روي كروموزوم QTLاين حال، وجود 

4B  7وA   ــا نتــايج  مطالعــات ســاير محققــين در مطالعــه حاضــر ب
  همخواني داشت. 

  
  )NDFفيبر شوينده خنثي (

در محـيط آچيرالـه    QTLبراي صفت فيبـر شـوينده خنثـي يـك     
در محــيط آچيرالــه  QTLو يــك  6B  بــر روي كرومــوزوم 1393
) كـه بـه   2شناسـايي شـد (جـدول     7Aبر روي كروموزوم  1394

درصد از واريانس فنـوتيپي صـفت را توجيـه     3/11و  3/13ترتيب 
به ترتيب در  XDUPW254و  XBARC68هاي QTLنمودند. 
داراي اثر افزايشي منفي 1394و آچيراله  1393هاي آچيراله  محيط
توده گندم تتراپلوئيـد بـراي شناسـايي     185اي از  در مطالعهبودند. 

مرتبط با تركيب زيست تـوده   )QTNsنوكلئوتيدهاي صفت كمي (
از جمله محتوي فيبر شوينده خنثي استفاده شد. نتـايج منجـر بـه    

براي صفت محتوي فيبر شوينده خنثـي بـر    QTNشناسايي چهار 
 QTNشـد كـه فقـط يـك      7Aو  2A ،4Bهاي  ومروي كروموز

)Q.NDF-4B.1  كـه بقيـه    ) داراي اثر اصلي معرفي شـد، درحـالي



  37    )31-39( 1403بهار ، پنجم، پياپي چهل و سوم، شماره سيزدهم فناوري گياهان زراعي، سال علمي زيستمجله     
  

). Esposito et al., 2022عنوان موارد بـا اثـر جزئـي بودنـد (     به
) Esposito et al., )2022نتايج مطالعه حاضـر و نتـايج مطالعـه    

ي ييـد كننـده اهميـت نـواحي ژنـومي مسـتقر بـر رو       ٔتوانند تـا  مي
 در تعيين فيبر شوينده خنثي باشد. 7Aهاي  كروموزوم

 
  هاQTLمحيط و اپيستازي  × QTLاثرات متقابل 

ــه   ــده در تجزي ــكلات عم ــي از مش ــه QTLيك ــاي  در برنام ه
هـاي ناپايـدار در شـرايط محيطـي     QTLنـژادي، شناسـايي    به

هايي كـه فقـط در يـك محـيط شناسـايي      QTLمختلف است. 
شوند، ممكن است اثـر   ر تكرار نميشوند اما در محيطي ديگ مي

محيط را نشان دهند. تخمين سهم اثـر متقابـل    ×QTLمتقابل 
QTL×  محيط در تنوع فنوتيپي، با مقايسهQTL هاي شناسايي

باشـد. در ايـن    پذير نمي شده در چندين محيط به سادگي امكان
 MCIM1و محـيط بـه روش     QTLمطالعه بـرآورد تعـاملات   

و  QTLها و بين QTLبل و اپيستازي بين انجام شد و اثر متقا
محـيط بـراي    × QTLشناسايي نشد. البته اثـر متقابـل     محيط

بسياري از صفات مهم محصولات زراعي گـزارش شـده اسـت    
)Zhou et al., 2017 هـاي   ). اپيستازي يا برهمكنش بـين ژن

عنـوان   هـا بـا محـيط بـه    QTLغير آللي و اثرات متقابـل بـين   
ژنتيكي صفات كمي شناخته شـده اسـت    كننده به كنترل كمك

)Würschum et al., 2011; Yang et al., 2018  .(  

 
  گيري نتيجه

گيري شـده بـا اسـتفاده از روش     براي صفات اندازه QTLتجزيه  
اي مركب فراگير منجر به شناسـايي شـش عـدد     يابي فاصله مكان
QTL  .براي صفات مورد مطالعه شدQTL هاي شناسايي شده در
هـا، ممكـن اسـت     العه، همراه با نشانگرهاي مرتبط بـا آن اين مط

هاي اصلاحي گنـدم   ابزارهاي مفيدي براي بهبود كيفيت در برنامه
دوروم براي خصوصيات كيفي از جمله محتوي نشاسته دانه و فيبر 
شوينده خنثي براي پاسخگويي به تقاضاي مصرف كننده و توسعه 

ناشي از سـوء تغذيـه    هاي غني شده براي بهبود مشكلات ژنوتيپ
هـاي كنتـرل   QTLيابي  طور كلي، شناسايي و مكان هارائه كنند. ب

توانـد فرصـتي را    كننده صفات مرتبط با خصوصيات كيفي دانه مي
براي بهبود اين صفات از طريق انتخاب به كمك نشـانگر فـراهم   

اي بـراي شناسـايي    تواند پايه و زمينه كند. همچنين اين نتايج مي
ييـد عملكـرد   ٔسازي مبتنـي بـر نقشـه و تـا     نديد و شبيههاي كا ژن

QTL  ايجاد كند. همچنين نتايج حاصلQTL    هـايي بـا پتانسـيل
يـابي   اصلاحي بالا همراه با نشانگرهاي مرتبطي كه بـراي مكـان  

  نمايند.  باشند ارائه مي نژادي مولكولي مفيد مي دقيق و به
  

  
  
  
  
  
  
  
  

 
  زردك ×249-شوينده خنثي در جمعيت ايران براي صفات محتوي نشاسته و فيبرهاي شناسايي شده QTLمشخصات  .2جدول 

  نشانگرهاي مجاور  اثر افزايشي  درصد واريانس  LOD  موقعيت  كروموزوم  POS  محيط QTLنام   صفت
GSC  XGWM233  Aci14 12  7A  2  65/3  3/13  025/0-  XGWM233-XGWM471 

GSC  XGWM471  Aci14  12  7A  4  47/3  7/12  025/0-  XGWM233-XBARC70  
GSC  XDUPW254  Aci14  12  7A  56  40/3  4/12  025/0  XGWM1065-XGWM282  
GSC  XBARC193  Aci15  9  4B  24  92/3  2/14  066/0  XGWM369-XWMC233  
NDF  XBARC68  Aci14  11  6B 108  66/3  3/13  741/0-  XBARC18-BF483631  
NDF  XDUPW254  Aci15  12  7A  54  07/3  3/11  992/0-  XGWM1065-XGWM282  

GSC ،محتوي نشاسته دانه :NDF ،فيبر شوينده خنثي :POS) موقعيت :cM ،(Aci14 1393: آچيراله ،Aci15 1394: آچيراله  
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A B S T R A C T 
Knowledge on genes effect and action (additive/dominance) is one of the 

necessities to achieve cultivars with high performance and quality. Estimating the 

breeding value (additive effect) can be done thanks to molecular markers through 

best linear unbiased prediction (BLUP). In the present study, 100 oilseed 

sunflower genotypes were evaluated based on the 10×10 lattice design during 

two crop years of 1392-1393 under normal and drought stress (irrigation 

limitation) conditions. The breeding value of 13 traits in 78 genotypes out of 100 

was estimated due to having genotyping data with SSR and Retrotransposon 

based markers in each one of normal and drought stress (irrigation limitation) 

conditions through BLUP. For this purpose, the kinship matrix was calculated by 

SSR and Retrotransposon based markers data. According to total ranks of 

breeding values of all studied traits estimated by molecular data of both markers, 

in normal conditions, genotypes 47, 11, 8 and 35 and under drought stress 

(irrigation limitation) conditions, genotypes 8, 11 and 35 showed the highest 

breeding value. Based on SSR markers data in normal conditions; genotypes 76, 

36, 34 and 41 and based on Retrotransposon based markers data; genotypes 61, 

78, 72 and 52, and in drought stress (irrigation limitation) conditions based on 

SSR markers data; genotypes 76, 38, 34, 29 and 70 and based on Retrotransposon 

based markers data; genotypes 16, 71, 78 and 61 showed the lowest breeding 

value. Considering both studied conditions and all studied traits and both 

molecular markers information, genotypes 8, 11 and 35 with high breeding value 

are introduced as desirable parents for breeding programs. 
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  علمی نشریه

 فناوری گیاهان زراعیزیست
 

 

 «مقاله پژوهشی»

 شرایط تحت یروغن دانه ردانآفتابگ کیمورفولوژ صفات یاصلاح ارزش برآورد
  رتروترنسپوزون بر مبتنی و میکروساتلیت نشانگرهای با یخشک تنش و نرمال

 
 *1زاده، رضا درویش1نسرین اكبری

 

 چکیده
 با ارقام به یابیدست جهت هاضروریت از یكی هاژن اثر میزان )افزایشی/ غالبیت( و عمل نحوه از اطلاع

 قیطر از و هانشانگر واسطه بهتواند )اثر افزایشی( می یبرآورد ارزش اصلاح .بالاست عملكرد و كیفیت
 اساس بر ،یروغن دانهآفتابگردان  پیژنوت 100در پژوهش حاضر  شود.انجام  بینااُر یخط ینیبشیپ نیبهتر
 تیحدود)م یخشك تنش و نرمال طیشرا دو تحت 1393-1392 یزراعدو سال  یط 10 10 سیلات طرح
های ژنوتیپ به واسطه داشتن داده 100از  پیژنوت 78صفت در  13 یاصلاح ارزش. ندشد یابیارز( یاریآب

تنش هر یک از شرایط نرمال و در  Retrotransposon مبتنی بر و SSRسنجی با نشانگرهای ژنوتیپ
منظور از  نیشد. به ا برآورد( BLUP) بینااُر یخط ینبیشیپبهترین  از طریق (یاریآب تی)محدود یخشك
 Retrotransposon مبتنی بر و SSR یمولكول یهاداده از حاصل Kinship ای یشاوندیخو سیماتر

 یهاداده اساس برو همه صفات مورد مطالعه  یاصلاح یهاارزش یها. با توجه به مجموع رتبهشد استفاده
 یخشكتنش  طیو تحت شرا 35و  47،11،8 یهاپینرمال ژنوت طیشرا تحت ،نشانگرهر دو  یمولكول
بر اساس  .برخوردار بودند یرتبه ارزش اصلاح نیاز بالاتر 35 و 11، 8 یهاپی( ژنوتیاریآب تی)محدود
 یمولكول یهاداده اساس برو  41و  34، 36 ،76 یهاپینرمال ژنوت طیدر شرا SSR یمولكول یهاداده

 بر( یاریآب تی)محدود یخشكتنش  طیدر شرا و 52 و 72، 78، 61 یهاپیژنوت مبتنی بر رتروترنسپوزون
مبتنی بر  یمولكول یهاو بر اساس داده 70 و 29، 34، 38، 76 یهاپیژنوت SSR یمولكول یهاداده اساس

 در مجموعِ .برخوردار بودند یارزش اصلاح رتبه نیترنییپااز  61و  78، 71، 16 یهاپیژنوت رتروترنسپوزون
با  35و  11، 8 هایپیژنوت ی،صفات مورد مطالعه و هر دو نشانگر مولكول كلِ رفتنگ نظر در باو  طیدو شرا

 .شوندمعرفی می ینژادبه یهابرنامه در صفات اصلاح یبرا مطلوب والدین عنوانبالا به  یارزش اصلاح
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 مقدمه
 سراسور در مطورح یمحصوول دانوه روغنو یکعنوان  به آفتابگردان
 را جهوان نبواتی روغون درصود 10 حدود( Shi et al., 2023) جهان
 مقواوم نسبتاً تنش خشكی به گیاه این(. Rauf, 2019) كندمی تأمین
 ،مصور  آب ییخاک از كارا نوع( و بسته به Shi et al., 2023) بوده
 & Tolk) اسوت برخووردار مربو متر بر گرمكیلو 44/0 -54/0 حدود

Howell, 2012 یبه طور منفو آفتابگردان عملكردبر  یخشك(. تنش 
 از یكوی عنووان به یخشك(. تنش Shi et al., 2023) گذاردمی یرتأث

 بوا زیسوتیغیر تونش تورینمهم جهان؛ در اقلیمی تغییرات پیامدهای
 اسوت زراعوی محصوولات دتولیو در گیكننودهمحدود توأثیر بیشترین

(Saint Pierre et al., 2012; Muhammad Samran Gul, 

2021; Grnt, 2012 .)خطوور  افووزایش بووه رو رونوود بووه توجووه بووا
 هوایرویكرد كوارگیری بوه و اصلاح بر یر،اخ هایدر دهه یخشكسال
 Asif)شوود و تاكیود موی خشوكی توصویه تونش مودیریت در مؤثر

Shehzada et al., 2020 .)هوایارزیابی كلاسویک، هوایروش در 
كوه  اسوت ایشوجره و فنوتیپی اطلاعاتبه  دسترسی گرو در ژنتیكی
 بهبوود نور  كواهش و یازشدن زمان مورد ن یطولان باعثاخیر  مورد

 Schaeffer) شوودمی یشدن فاصله زمان تریطولان یلبه دل ژنتیكی

et al., 2006 .)ی بوه لطوت توسوعه تكنولووژی نشوانگرهای مولكوول
 هوایارزشبرآورد  یبرا DNAدر سطح  یپیاطلاعات ژنوت توان ازمی

اسوتفاده نژادی به زمانبا كاهش  یكیژنت یشرفتپ یشافزای و اصلاح
 (.Saatchi et al., 2010) نمود

 یهوا( مجموع متوسط اثورات تموام آللBV) 1یارزش اصلاح
كنود. در واقو  یم مونعكسرا  خاص برای یک صفت ژنوتیپ کی

 ارزش نیانگیوم قیوطر از فورد کیارزش  برآورد ،یصلاحارزش ا
 بدسوت تیبا جمع یتصادف یكه از تلاق ،باشدیاش منتاج یپیفنوت
 گسوووترش بوووا(. Falconer & Mackay, 1996انووود )آمده

بوا اطلاعوات  یپیژنووت هایداده تهیه امكان مولكولی نشانگرهای
 یهاشوانگرن از یكی یانم ینبالا فراهم شده است. در ا یشكلچند
 هسوتند، رتروترنسپوزونی یهانشانگر ،یمولكول مطالعات در مطرح
 ریتأث تحت را هاژن عملكرد و پوشش را ژنوم از یعیوس بخش كه
 عناصر نی(. اGbadegesin & Beeching, 2010) دهندیم قرار
 Kalendarدارنود ) حضور هاوتیوكاری ژنوم در متحرک، یكیژنت

2011et al.,  .)هووواینشوووانگر REMAP2، RBIP3، PBSi4  و

                                                                                     
1. Breeding value 

2. Retrotransposon-microsatellite amplified polymorphism 
3. Retrotransposon-based insertion polymorphisms 
4. Inter-primary binding site (iPBS) retrotransposon markers 

IRAP5 (2021 Amiteye, )بوووور یمبتنوووو هاینشووووانگر از 
 هانشووانگر از حاضور حووال در. رونودیم بشوومار هارتروترنسوپوزون

 كوورد اسووتفاده اصوولاحی هووایارزش تخمووین بوورای توووانمی
(Meuwissen et al., 2001; Sinha et al., 2023 .)از استفاده 

 دقوت از یبرخوردار لیدل به نشانگرها از حاصل یپیژنوت اطلاعات
دوره انتخاب  شدن كوتاه و اهیگ رشد مراحل تمام در یدسترس بالا،

(. Meuwissen & Goddard, 2010) باشودیارزشمند و كوارا م
بوا اسوتفاده از اطلاعوات  تووانمی را اصلاحی هایارزش تخمین
DNA  غیواب  در ،یكویژنت یهاشوباهت سیمواتر محاسبهجهت

 ;Piepho, 2009) انجووام دادهووا ژنوتیپبووه شووجره  دسترسووی

Jannink et al., 2010و نسول فاصوله كواهش باعثامر  نی(. ا 
 بوا(. König et al., 2009) شوودمی ژنتیكوی پیشورفت افزایش
 فاصوله كواهش دلیول بوه ها،هزینوه اصلاحی هایارزش تخمین
 2 ضوریب بوا ژنتیكی تغییرات و یافته كاهش درصد 92 تا هانسل

 (. Schaeffer et al., 2006) دهندمی نشان افزایش
نشوانگرها  یلهصفات موفولوژیک به وس یبرآورد ارزش اصلاح

ر مطالعات د( BLUP) یبنااُر یخط ینیبیشپ ینبا استفاده از بهتر
 ,Bernardo) گرفتوه اسوت قورارمورد توجه  یارامروزه بس یاهیگ

 یطالعات چنودم درمختلت  صفات ی. برآورد ارزش اصلاح(2020
 REMAP (Razi et یاز جمله در انگور بر اساس نشانگر مولكول

al., 2020)، یهاینلا Tritipyrum یتحت تونش شوور یرانیا 
(Roudbari et al., 2017)، تونش گول  تحت یشرق هایتوتون

 ,.SSR (Tahmasbali et alاسوتفاده از نشوانگرهای  بوا یزجوال

و  IRAP ونیوترنسووپوزرتر نشووانگرهای اسوواس بوور ذرت ،(2020
REMAP (Ghahramani & Darvishzadeh, 2021 و )ذرت 

 SNP (Afrouz et نشوانگرهای از استفاده با یشور تنش تحت

al., 2021, 2023 )شووده اسووت.  انجووام.Tahmasbali et al 
 كنوار در راصوفات  ی( استفاده از اطلاعوات ارزش اصولاح2020)

 یاصولاح یهابرناموه ییاكار یشبه منظور افزا یپیاطلاعات فنوت
صوفت  13 یارزش اصلاح برآوردمطالعه  ینا در. دانستند ضروری

ژنوتیپ  100از  یآفتابگردان دانه روغن یپژنوت 78 درمورفولوژیک 
 تی)محوودود یخشوكنرموال و تونش  یطشورا در دسوترس تحوت

 بوور مبتنووی و میكروسوواتلیت نشووانگرهایاسووتفاده از  بووا( یاریووآب
 تحقیوق نتوای . شوودمی گوزارش بوار اولین برای رتروترنسپوزون

 استفاده جهت ژنوتیپ برترینانتخاب  در نژادگرانبه برای تواندمی
 واق  شود.  مؤثر و مفیدرو یشپ یاصلاح هایبرنامه در

                                                                                     
5. Inter-retrotransposon amplified polymorphism  
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 هاروش و مواد
 گیاهی مواد

شوده از  تهیوه ی؛آفتوابگردان دانوه روغنو یپژنوت 100ق یتحق این در
 جداگانوه؛ آزموایش دو در ،(1ان )جودول تحقیقاتی مختلت جهو مراكز
 طورح قالوب در(، خشوكی)تونش  آبیواری محودویت و نرموال آبیاری
 دو طویقزلجه شهرسوتان سولماس  یدر روستا 10×10 ساده لاتیس
 بوهخطوو   در كشوت. شودند كشت( 1393و  1392 های)سال سال
 بوین فاصوله. گرفوت انجواماز هم  متریسانت 60متر با فاصله  5طول 
 دو هور در. شد گرفته نظر در مترسانتی 50 كشت خطو  روی هابوته
 آبیواری آزموایش دو هور در مزرعوه آبیواری برگوی 8 مرحله، تا سال
 تبخیور تشوتک از تبخیور متورمیلی 90از  بعدمحدود  یاریو آب معمول
 یواریآب آزموایش آبیواری برگی 8 مرحله از. گرفت صورت A كلاس
از  بعود ترتیب به رشد فصل انتهای تا محدود آبیاری آزمایش ومعمول 
 13. گرفوت انجوام A كولاس تشوتک از تبخیور مترمیلی 180 و 90

بوتوه  5تكورار روی  هور در زراعوی هوایدر هور یوک از كرتصفت 
دانوه پوس از . عملكورد ها میوانگین گرفتوه شودو از داده گیریاندازه

تقسویم هر ردیت و جدا كردن دانه برحسب گورم و  از بوته 5برداشت 
از محول طوقوه در ارتفواع بوتوه  .وزن كل به تعداد بوته محاسبه شود

متر سوطح خواک توا محول اتصووال آن بوه طبوق بور حسوب سووانتی
برگ به واسطه شمارش تعداد كل برگ در بوتوه   گیری شد. تعداداندازه
 گیری طول برگ، عرض برگ و طولبه منظور اندازه گیری شد.اندازه
هوای مختلوت انتخواب و طوول رگ از موقعیتب 3از هر بوته  دمبرگ

 گیری شود.متر اندازهبرگ، عرض برگ و طول دمبرگ برحسب سانتی
ها درصود بوتوه 50از تاریخ كاشت تا زمانی كه در ( روز) گلدهی تا روز

 روز ند، بر حسب روز تعیین و محاسبه شود.ها از طبق خارج شدگلبرگ
ها درصود بوتوه 95ی كوه در از تاریخ كاشت تا زموان (روز) رسیدگی تا

 ها كاملاً زرد شدند، بر حسوب روز تعیوین و محاسوبه شود.پشت طبق
متر بوالاتر از سوطح خواک بوا اسوتفاده از سانتی 4 ساقه از صفت قطر

 گیری شد. بورای انودازه گیوری قطورمتر اندازهكولیس برحسب سانتی
ده گیری شومتر اندازهحسب سانتی طبق، در هر طبق طول و عرض بر

 دانوه روغون ها میانگین گرفته شد. به منظور تعیین محتووایو از داده
كلروفیوول بووا اسووتفاده از  اسووتفاده شوود. سوكسوووله روش از (درصوود)

( در مرحلوه پرشودن دانوه در سوه نقطوه SPAD- 502متر )كلروفیل
بورای سونجش  گیری شد.ترین برگ توسعه یافته اندازهمختلت جوان

ترین برگ توسعه یافته قبول از جوان( رصدد) آب برگ نسبی محتوای
گیری شود آنهوا انودازه تر وزن های برگی تهیه وموعد آبیاری دیسک

(FW)كم نوور  یطساعت در مح 24به مدت  برگی های، سپس نمونه

 صوافی كاغوذ بوا بعد شدند، نگهداری مقطر آب در وربه صورت غوطه
 شود گیرینودازها آنهواو وزن اشوباع انجوام  هوابرگ كامول گیریآب
(TW .)بوا دموای  آون در ساعت 24 مدت به برگی هاینمونه سپس
گردیود  ثبت نهایی خشک وزن ند وقرار داده شدگراد درجه سانتی 72
(DWاز فرمول ز .)استفاده گردیود برگ آب محتوایمحاسبه  یرجهت 
(Abdi et al., 2012).  

 محتوای نسبی آب= 
 -( / )وزن خشوک بورگوزن تر اشباع برگ -})وزن خشک برگ
 100 ×وزن تر برگ({

 

 DNA استخراج

لایون آفتوابگردان  100 از یونلا DNA 78 ی،مولكول هاییابیارز در
 ,1CTAB (Doyle & Doyle( بوه روش 2موورد بررسوی )جودول 

از الكتروفوورز ژل  یوباستخراج شد. بوه ترت یبافت تازه برگ از( 1990
و  یفیوتك یوابیارز ظوورمن بوه ی،درصود و اسوپكتروفتومتر یکآگارز 
 هوایینتهیوه پروفایول مولكوولی لا یاستفاده شد. برا DNA یتكم

 IRAP، 7 رتروترنسوپوزونبور  یمبتن آغازگر تركیب 7مورد مطالعه از 
. گردیود اسوتفاده SSRجفت آغوازگر  30 و REAMP آغازگر تركیب
نحووی اجورای مراحول  آغازگرهای استفاده شده، به مربو  اطلاعات
بوورای  PCR دمووایی برنامووه( و 2PCR) پلیمووراز ایجیوورهزن واكوونش

 .Basirnia et alمقالوه  در رتروترنسوپوزون بورنشوانگرهای مبتنوی 
 SSRبور در رابطه با نشانگرهای مبتنی  اطلاعات همچنین ( و2016)
 شده ارایه( 2016)و همكاران  Sahranavard-Azartamar مقالهدر 
 .است
 

 یآمار هاییهتجز

 ،مورد مطالعوه یهایپژنوت یبرا صفات یش اصلاحارز ییگویشپ
 تی)محوودود یخشوكنرمووال و تونش  هواییطیوک از مح هوردر 
( و BLUP) یوبناار یخطو بینوییشپ ینبه روش بهتور ،(یاریآب
 (. ساختارBernardo, 2007انجام شد ) 4/9نسخه  SASافزار نرم

 باشد: یم یرمخلو  به شكل ز یمدل خط
  Y = Xb+ Zu + e                                       (1رابطه 

اثورات  یبردارهوا یوببه ترت bو  uبردار مشاهدات،  Yكه در آن 
بوردار  eو  3یتلاقو یهایسماتر یببه ترت Zو  X ی،ثابت و تصادف

                                                                                     
1. Cetyl trimethylammonium bromide 
2. Polymerase chain reaction 
3. Incidence matrices 
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 است.   یمانده تصادفیباق
 
 

 
 

 

 (یاریآب تی)محدود یخشكتنش  تحت شرایط نرمال و روغنی مورد مطالعه دانهآفتابگردان  هایژنوتیپ .1ل جدو
 کد نام کشور یننام لا کد نام کشور یننام لا

H250A/83HR4 51 فرانسه H100A/83HR4 1 فرانسه 

RHA265 52 آمریكا H209A/LC1064 2 فرانسه 

PM1-3 53 آمریكا H205A/H543R 3 فرانسه 

RT948 54 فرانسه AS5306 4 فرانسه 

283-ENSAT  55 RHA858 5 آمریكا 

QHP-1 56 فرانسه H209A/83HR4 6 فرانسه 

SDR19 57 آمریكا AS3211 7 فرانسه 

HA337B 254 58 آمریكا-ENSAT 8 فرانسه 

H100B 59 فرانسه AS5304 9 فرانسه 

B454/03 1009329.2 60 مجارستان(100K) 10 فرانسه 

HA304 270 61 آمریكا-ENSAT 11 فرانسه 

RT931 62 فرانسه AS613 12 فرانسه 

HA335B 63 آمریكا A-FLPOPA 13 فرانسه 

NS_B5 64 فرانسه OES 14 فرانسه 

SDB3 65 آمریكا H100A/LC1064 15 فرانسه 

LC1064C 66 فرانسه RHA266 16 آمریكا 

NS-R5 67 فرانسه PAC2 17 فرانسه 

DM-2 68 آمریكا H157/LC1064 18 فرانسه 

H156A/RHA274 5 69 فرانسهDES20QR 19 فرانسه 

SDB1 20 فرانسه 15038 70 آمریكا 

HAR-4 1009337 71 آمریكا(100K) 21 فرانسه 

AS5305 72 فرانسه AS3232 22 فرانسه 

RHA274 12 73 آمریكاAASB3 23 فرانسه 

H158A/H543R 8 74 فرانسهASB2 24 فرانسه 

H100A/RHA274 9 75 فرانسهCSA3 25 فرانسه 

H209A/H566R 76 فرانسه H049+FSB 26 فرانسه 

ASO-1-POP-A 77 فرانسه SSD-580 27 فرانسه 

AS6305 5 78 فرانسهAS-F1/A2*R5AS-29- F1/A2*R2 28 فرانسه 

B-FIPOPB 7 79 فرانسهCR1=PRH6 29 فرانسه 

D34 80 آمریكا ENSAT699 30 فرانسه 

CAY 81 فرانسه SSD-581 31 فرانسه 

 32 فرانسه TMB-51 82 ایران 346

NS-F1-A5*R5 33 ایران 12*11 83 فرانسه 

 34 ایران 110 84 ایران 36

 35 فرانسه H603R 85 ایران 38

SDB2 36 ایران 4 86 فرانسه 

H158A/LC1064  87 703-CHLORINA 37 فرانسه 

H156A/H543R 88 فرانسه NSF1-A4*R5 38 فرانسه 

H543R/H543R 39 ایران 28 89 فرانسه 

H543R 40 ایران 30 90 فرانسه 

SF076 91 فرانسه F1250/03 41 مجارستان 

B-FIPOPB  92 SDR18 42 امریكا 

SF085 93 فرانسه LP-SCYB 43 فرانسه 

SF092  94 803-1 44 صربستان 

A-CONTROLPLASTIPIC  95 1009370-1(100K) 45 فرانسه 

 46 فرانسه CSWW2S 96 ایران 59-1

H-100A-90RL8  97 1009370-3(100K) 47 فرانسه 

SF109 98 فرانسه H158A/H543R 48 فرانسه 

SF105 99 فرانسه H100A 49 فرانسه 
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( و BLUE) یوبناار یخطوبرآورد  یناثرات ثابت توسط بهتر 
( BLUP) یبناار یخط ینیبیشپ ینبهتر یقاز طر یاثرات تصادف
 یو توز ی( دارایرات تصوادف)اثو uو  e یشوند. بردارهوایبرآورد م

هستند   یانسصفر و وار یانگیننرمال با م

 و  كووه در آن 
تعوداد  یوب( به ترتIواحد ) یهایسدر ماتر nو  t یسهستند و اند

 نشوان را مشواهدات تعوداد و( یپژنوت یا یمار)ت یسطوح اثر تصادف
اثور  یوانسوار یوببوه ترت  و  (.  ,2010Yangدهنود )موی
و  Gدر  یوانسوار یكه اجزا ،مانده هستندیباق یانسو وار یتصادف

R یگزینبورآورد شوده جوا 1محودود شوده یینمابا حداكثر درسوت 
و  BLUE(. Patterson & Thompson, 1971گردنوود )یم

BLUP حل معادلات مدل مخلوو  اراهوه شوده توسوط  یقاز طر
 شوند. ی( محاسبه مHenderson, 1990ندرسون )ه

     (2رابطه 

 
اسووت. معووادلات هندرسووون  nI=; RtI=G; ینجووا؛در ا

با در نظر گرفتن تعوداد متفواوت  یاصلاح یهاجهت برآورد ارزش
,Foulley ) معوادلات در  ینهوا و ضورب طورفیپتكرار ژنوت

 (. Bernardo, 2007شود )یم یلتبد یر( به شكل ز2015

      (3رابطه 

. 

و  كوووووووووووووووووووه در آن؛ 
 یسِمواتر یوک Aشوند. یفرض م 

t×t (tیووپ: تعووداد ژنوت )درجووه كووه اسووت خویشوواوندی ضوورایب 
 یسِمواتر یوک rدهود. می نشوان را افراد بین ژنتیكی كوواریانس

n×n (n )صوفر و عناصور  یعناصر خارج قطور با: تعداد مشاهدات
بوه  و  هوا اسوت. یپقطر برابر عكس تعداد تكرارِ ژنوت یرو
 یسمانوده هسوتند. مواتریباق یوانسو وار یكیژنت یانسوار یبترت
 یهواهوا بوه كموک دادهیپژنوت ینبو Kinship یوا یشاوندیخو

 TASSELافووزار بووا نرم Retrotransposonو  SSR یمولكووول
 یسمواتر یبوه جوا Kinship یس. از دو برابر ماتریدمحاسبه گرد
در خروجوی در مدل مخلوو  اسوتفاده شود.  A یشاوندیروابط خو

افزار، در یک ستون برآورد ارزش اصولاحی و در سوتون دیگور نرم

                                                                                     
1. Restricted maximum likelihood (REML) 

. شوودارایوه موی  tداری ارزش اصلاحی بور اسواس آزموون معنی
( Tahmasbali et al., 2020در مقالوه ) tجزهیات انجام آزموون 

 ارایه شده است.

 و بحث یجنتا

 طیصفت ارتفواع بوتوه تحوت شورا یبرا یارزش اصلاح نیتربالا
 SSR و رتروترنسوپوزون بر مبتنی هایبا استفاده از نشانگر نرمال
( و 23/26*) ENSAT-254 هووووایپیژنوت در بیووووترت بووووه

F1250/03 (22/4) هوایپیدر ژنوت بیترت بهمقدار  نیترنییو پا 
4HR83A/100H (05/24- و ))K100(1009329.2 
(. تحوت 3و  1، فایل تكمیلوی 2 جدول( مشاهده شد )-30/10**)

 نیترنییپوا و نیتر(، بوالایاریوآب تی)محدود یخشكتنش  طیشرا
 نشوانگرهایاسوتفاده از  با بوته ارتفاعبرای صفت  یارزش اصلاح

 15038هووای ژنوتیپ دربووه ترتیووب  رتروترنسووپوزون، ربوو مبتنووی
، فایل تكمیلی 3 جدول( )-H209A/83HR4 (84/16( و 44/13)
 ارتفاع یبرا یاصلاح ارزش نیترنییپا و نیتر( مشاهده شد. بالا2

 F1250/03 هوایپیودر ژنوت بیترت به SSR نشانگرهای با بوته
، 3 جدول)( مشاهده شد -83/4) (100K)1009329.2( و 06/3)

 F1250/03ژنوتیپ  SSR نشانگرهای اساس بر(. 4فایل تكمیلی 
 تی)محودود یخشوكتونش در شرایط و هم  الهم در شرایط نرم

 اطلاعات رو نیا از. بود( از ارزش اصلاحی بالایی برخوردار یاریآب
 هایبا نشانگر سهیدر مقا SSR نشانگرهای از حاصل یشاوندیخو

 یبا ارزش اصلاح هایپیژنوت یمعرف دربر رتروترنسپوزون  مبتنی
. هسوت برخووردار یبوالاتر ییكوارا ازبرای صفت ارتفاع بوته بالا 

 صووفت نیترمناسووب و نیبهتوور عنوووان بووهبوتووه  ارتفوواع صووفت
مناسب آفتابگردان تحت  یهاپیژنوت نشیگز جهت یكیمورفولوژ
 یهاارتفواع بوتوه از پاسوخ راتییو تغ است یخشك و یتنش شور

 Ghaffari etشوده اسوت ) یمعرف یو شور ینش خشكبه ت اهیگ

al., 2012; Akbari & Darvishzadeh, 2024 .)نیبنووابرا 
 طیهور دو شور یبورابالا  یبا ارزش اصلاح یهاپیژنوت ییشناسا

صوفت  نیوا یبورا( یاریوآب تی)محودود یخشوكنرمال و تونش 
بورگ  تعودادصوفت  یبرا یارزش اصلاح نیترارزشمند است. بالا

بوور  مبتنووی هاینرمووال بووا اسووتفاده از نشووانگر طیتحووت شوورا
 ENSAT-254 هایپیژنوتدر  بیترت به SSR ورتروترنسپوزون 

 بووه یارزش اصوولاح نیترنیی( و پووا41/1) 3211AS( و 85/3*)
5R-NS (**18/2- ) ( و -33/3) 2PAC یهواپیژنوت در بیوترت

تونش  طی(. تحت شورا3و  1، فایل تكمیلی 2 جدولمشاهده شد )
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 یارزش اصلاح نیترنییپا و نیتر(، بالایاریآب تی)محدود یخشك
بوور  مبتنوویاسووتفاده از نشووانگر  بووا بوورگ تعوودادبوورای صووفت 

 وENSAT-254 (*14/4 )هووووای ژنوتیپ دررتروترنسووووپوزون 
PAC2 (32/3-( مشوواهده شوود )2، فایوول تكمیلووی 3 جوودول .)
 بوا بورگ تعودادبرای صفت  یارزش اصلاح نیترنییپا و نیتربالا
 یهووواپیژنوت در بیوووترت بوووه SSR نشوووانگرهای از سوووتفادها

1064A/LC158H (16/1 و )5B-NS (**53/2- مشاهده شود )
 یعبوارت بوه ایو بورگ سوطح در رییتغ(. 4، فایل تكمیلی 3 جدول)

كوه از  گوردد،یم ممكن برگ تعداد و ابعاد در رییتغ با تعرق سطح
 گردنوودیم محسوووب یخشووكمقاومووت بووه توونش  یهاسوومیكانم
(Akbari & Darvishzadeh, 2024 .) نشوانگرهایبور اسواس 

 ،خشوكی تونش و نرموال طیشورا تحت ،بر رتروترنسپوزون مبتنی
 یبا ارزش اصولاح یپی( را به عنوان ژنوتENSAT-254) پیژنوت
. شودند یمعرف یارزش اصلاح نیترنییپابا  PAC2 پیژنوت وبالا 
 و نشیگوز جهوت بور رتروترنسوپوزون مبتنی نشانگرهای نیبنابرا
 در بورگ تعوداد یبورا بالا یاصلاح ارزش باهای( )پیژنوت یمعرف
  .برخوردارند یمطلوبتر ییاز كارا SSR نشانگرهای با سهیمقا

 طیبرای صفت طول برگ تحت شورا یارزش اصلاح نیتربالا
 SSR وبر رتروترنسوپوزون  مبتنی هایبا استفاده از نشانگر نرمال
-254( و 38/3) ENSAT-254 هوووایپیژنوتدر  بیوووترت بوووه

ENSAT (41/1 )در  بیووبووه ترت یارزش اصوولاح نیترنییپووا و
 R543A/H156H وCHLORINA-703 (75/2- ) هایپیژنوت
(. تحوت 3و  1، فایول تكمیلوی 2 جدول( مشاهده شد )-10/2**)

 نیترنییپوا و نیتر(، بوالایاریوآب تی)محدود یخشكتنش  طیشرا
 هایاسوتفاده از نشوانگر با برگ طولبرای صفت  یارزش اصلاح

-254هووای ژنوتیپ در بیووترت بووهبوور رتروترنسووپوزون  مبتنووی

ENSAT (99/1 )و QR20DES5 (*61/2- )شوووود  مشوووواهده
 یارزش اصلاح نیترنییپا و نیتر(. بالا2، فایل تكمیلی 3 جدول)

 در SSR نشووانگرهای از اسووتفاده بووا بوورگ طووولبوورای صووفت 
 )ژنوتیووپ ایرانووی( 30  وH100A/83HR4 (92/0 ) هووایپیژنوت
 ابعواد در رییوتغ(. 4، فایل تكمیلی 3 جدول( مشاهده شد )-80/0)

 ییشناسوا. اسوت یخشوكتنش  به مقاومت یهاسمیمكان از برگ
 تیوصفت حواهز اهم نیا یبالا برا یبا ارزش اصلاح یهایپیژنوت

 نشوانگرهای بوا ENSAT-254 پیوژنوتمطالعه حاضور  دراست. 
و تونش  نرموال طیهور دو شورا تحوت بر رتروترنسوپوزون مبتنی
 بوا ژنووتیپینرموال  طیتحوت شورا SSR نشانگرهای با وخشكی 
در بورآورد ارزش اصولاحی . شد شناسایی یارزش اصلاح نیبالاتر

ژنوتیوپ ذرت كوه بوا اسوتفاده از  97برای صفت طول برگ بوین 

انجووام گرفووت بووالاترین ارزش  REMAPو  IRAPنشووانگرهای 
ترین و پوایین P14L2رگ در ژنوتیپ اصلاحی برای صفت طول ب

مشوووواهده شوووود  P1L4( Dialell-Karajآن در ژنوتیووووپ )
(Ghahramani & Darvishzadeh, 2021.) 

 طیبرگ تحت شرا عرضصفت  یبرا یارزش اصلاح نیتربالا
 SSR و بر رتروترنسوپوزون مبتنی نشانگرهای از استفاده بانرمال 
( و 02/4*) K100(3-1009370( یهووواپیژنوت در بیوووبوووه ترت

F1250/03 (23/1 )یهواپیدر ژنوت بیوبوه ترت آن نیترنییپا و 
CHLORINA-703 (2- و )18DRS (**15/2-)  مشوواهده شوود

 یخشوكتونش  طی(. تحوت شورا3و  1، فایول تكمیلوی 2 جدول)
 یابور یارزش اصولاح نیترنییپا و نیتر(، بالایاریآب تی)محدود
بوور  بتنوویم هایبوورگ بووا اسووتفاده از نشووانگر عوورضصووفت 

 1064A/LC100H یهوواپیژنوت در بیوورتروترنسووپوزون بووه ترت
، فایول 3 جودول)شد  مشاهده5DES20QR (65/1- ) و( 26/2)

ارزش  نیترنییپوا و نیتربرگ بالا عرضصفت  یبرا. (2تكمیلی 
های در ژنوتیپ بیترت به SSR نشانگرهای از استفاده با یاصلاح

AS3232 (72/0 و ) ( مشواهده شود -82/0) (ژنوتیپ ایرانوی)30
ت صوف یبرا یارزش اصلاح نیتر(. بالا4، فایل تكمیلی 3 جدول)

 نویمبت نشانگرهای از استفاده بانرمال  طیتحت شرا دمبرگ طول
( و 72/1) NS-R5 هووایپیژنوت در SSR وبوور رتروترنسووپوزون 

SDR19 (77/0 )هوایپیدر ژنوت بیوترت بوه مقودار نیترنییپا و 
5305AS (84/1- )و A-POP-1-SOA (*02/1-)  مشاهده شود

 یخشوكتونش  طی(. تحوت شورا3و  1، فایول تكمیلوی 2 جدول)
 طوول تصوف یبورا یارزش اصلاح نیتر(، بالایاریآب تی)محدود
 SSR و بر رتروترنسپوزون مبتنی نشانگرهای از استفاده با دمبرگ

( 38/0( و )55/1**)یر مقاد با بیبه ترت ENSAT-254 پیژنوت در
 هوووایپیوووژنوت در مقووودار نیترنییپووواو  (4و  3، 2 جووودول)

H209A/LC1064  وH156A/H543R ریمقوواد بووا بیووترت بوه 
 (. 4 و 3، 2 جدولمشاهده شد ) (-56/0*)و  (-1)

 طیتحت شورا ساقه قطرصفت  یبرا یارزش اصلاح نیتربالا
 SSR وبر رتروترنسوپوزون  مبتنی هایبا استفاده از نشانگر نرمال
 3211AS و3232AS (**05/2 ) هووایپیژنوت در بیووترت بووه
در  بیووترت بووه یمقوودار ارزش اصوولاح نیترنیی( و پووا53/0*)

( مشاهده شود -47/0) SDR18  و9CSA3 (81/0 ) هایپیژنوت
 یخشوك تونش طی(. تحوت شورا3و  1، فایول تكمیلوی 2 جدول)

 یبورا یارزش اصولاح نیترنییپا و نیتر(، بالایاریآب تی)محدود
بر رتروترنسپوزون  مبتنی هایستفاده از نشانگربا ا ساقه قطرصفت 

 وENSAT (60/0 )-254 یهووووواپیژنوت در بیوووووبوووووه ترت



 ... شرایط تحت یروغن دانه آفتابگردان کیمورفولوژ صفات یاصلاح ارزش آوردبر: زادهاكبری و درویش 48
 

H156A/H543R (51/0-( مشاهده شد )فایل تكمیلی 3 جدول ،
 یبورا یاصولاح ارزش نیترنییپا و نیتربالا طیشرا نیا تحت. (2

 در بیوترت بوه SSR نشوانگرهای از اسوتفاده بوا ساقه قطر صفت
H156A/H543R (14/0- )( و 06/0) AS3232 یهوواپیووژنوت

نشوانگر تحوت  با هور دو(. 4، فایل تكمیلی 3 جدول) مشاهده شد
بووه عنوووان  H156A/H543R پیووژنوت ،توونش خشووكی طیشوورا

 .شد شناسایی یارزش اصلاح نیترنییپا ژنوتیپی با
 طبوق قطورصفت  یبرا یارزش اصلاح نیترنییپا و نیتربالا

بوور  مبتنووی نشووانگرهایتفاده از بووا اسوو نرمووال طیتحووت شوورا
ENSAT (77/1 )-254 یهواپیژنوتدر  بیرتروترنسپوزون به ترت

 از اسوتفاده با( و 1، فایل تكمیلی 2 جدول( )-37/4*) 3CSA9 و
( و 82/1*) 5306AS یهاپیژنوتدر  بیبه ترت SSR نشانگرهای

R543A/H156H (*57/1-( مشوواهده شوود )فایوول 2 جوودول ،
(، یاریوآب تی)محودود یخشوكتونش  طیا(.  تحوت شور3تكمیلی 

 بوا طبوق قطورصوفت  یبرا یاصلاح ارزش نیترنییپا و نیتربالا
 در بیوبور رتروترنسوپوزون بوه ترت مبتنوی نشانگرهایاستفاده از 

H543R/H543R (70/1- )( و 78/0) SDB2 هوووووووایپیژنوت
بوه  SSR نشوانگرهای از اسوتفاده با و (2، فایل تكمیلی 3 جدول)
 H156A/H543R( و 64/0) RHA858 هووایپیتدر ژنو بیووترت
 طبوق قطور .(4، فایول تكمیلوی 3 جودول( مشاهده شد )-80/0)

 یهواپیژنوت نشیگوز جهت یكیمورفولوژ صفت كه نیا بر علاوه
 ,.Ghaffari et al) اسوت یشوور و یخشوك تونش بوه متحمل

2012; Akbari & Darvishzadeh, 2024)،  یمیمسوتق ارتبا 
 محسووب رگوذاریتاث یصفت نیبنابرا ؛گردان داردبا عملكرد در آفتاب

ارزش  نیتر(. بووالاDarvishzadeh et al., 2011) شووودیم
بوا اسوتفاده از  نرموال طیتحت شرا لیكلروفصفت  یبرا یاصلاح

 ریمقواد با بیبه ترت SSR وبر رتروترنسپوزون  مبتنی نشانگرهای
شووود  مشووواهده FSB049H+ پیووو( در ژنوت85/1*) و( 84/5**)
 یبورا یارزش اصلاح نیترنیی(. پا3و  1، فایل تكمیلی 2 ولجد)

 هایپیدر ژنوت بیترت بهنرمال  طی( تحت شرالی)كلروف صفتاین 
PAC2 (90/2- )و H603R (88/0مشاهده ش )فایل 2 جدول) د ،
(، یاریوآب تی)محودود یخشكتنش  طی(. تحت شرا3و  1تكمیلی 

 بوا لیوكلروففت صو یبورا یارزش اصولاح نیترنییپا و نیتربالا
 در بیوبور رتروترنسوپوزون بوه ترت مبتنوی نشانگرهایاستفاده از 

PAC2 (44/2- ) و( 35/2) (100K)1-1009370 یهووواپیژنوت
 نیترنییپوا و نیتر(. بوالا2، فایل تكمیلوی 3 جدولمشاهده شد )
 نشوانگرهای از اسوتفاده بوا لیوكلروفصفت  یبرا یارزش اصلاح

SSR هووایپیدر ژنوت بیووبووه ترت H209A/LC1064 (81/0 و )

LC1064C (79/0- )در  .(4، فایل تكمیلی 3 جدول) شد مشاهده
مطالعه مشوابه كوه بوه منظوور تخموین ارزش اصولاحی صوفات 

لایوون ذرت تحووت  73مورفوفیزیولوژیووک موورتبط بووا عملكوورد در 
انجام  SNPشرایط نرمال و تنش شوری با استفاده از نشانگرهای 

 23*/89 حت شرایط نرمال ژنوتیوپگرفت برای صفت كلروفیل ت
 Kahriz 7L 19P( بوا ارزش اصولاحی بوالا و ژنوتیوپ 14/01*)
( با ارزش اصلاحی پایین و تحت شرایط تنش شوری، -94/18**)

 P19 L7( با ارزش اصلاحی بالا و ژنوتیوپ 53/5) R59ژنوتیپ 

Kahriz (**10/20- بووا ارزش اصوولاحی پووایین معرفووی شوود )
(Afrouz et al., 2023.)  

تحوت  یدهگولصفت روز تا  یبرا یارزش اصلاح نیتربالا
 رتروترنسوپوزون بر مبتنی نشانگرهایاستفاده از  بانرمال  طیشرا
254-( و 09/6*) FSB049H+ هووووووووایپیدر ژنوت SSRو 

ENSAT (**24/3مشوواهده شوود. پووا )ارزش  مقوودار نیترنیی
 بوه( یدهگولصوفت )روز توا این این شرایط برای  در یاصلاح
( و -39/8**) 2ASB8 یهووووووووواپیدر ژنوت بیوووووووووترت
R543A/H156H (**69/3-( مشوواهده شوود )فایوول 2 جوودول ،

(، یاریوآب تی)محدود یخشكتنش  طی(. تحت شرا3و  1تكمیلی 
صوفت )روز توا ایون  یبرا یارزش اصلاح نیترنییپا و نیتربالا
بر رتروترنسوپوزون بوه  مبتنی نشانگرهایاستفاده از  با( یدهگل
 2ASB8( و 39/6**) ENSAT-254 هووایپیژنوتدر  بیووترت
 931RT یهووواپیدر ژنوت SSR نشوووانگرهای ابووو و( -06/4)
 جدول( مشاهده شد )-K100(1-1009370 (*03/2( و( 24/2*)
صوفت  یبورا یارزش اصولاح نیتر(. بالا4و  2، فایل تكمیلی 3

 نشوانگرهایاسوتفاده از  بوانرموال  طیتحت شرا یدگیرسروز تا 
به  ENSAT-254 پیدر ژنوت SSR ورتروترنسپوزون بر  مبتنی
 نیترنیی( مشاهده شد. پا71/8**( و )95/18**) ریمقاد با بیترت

 بیوترت بوهصفت در این شرایط  این برای یمقدار ارزش اصلاح
 266RHA( و -07/11**) R4A-1NSF*5 یهوواپیوودر ژنوت

(. تحت 3و  1، فایل تكمیلی 2 جدول( مشاهده شد )-31/5****)
 نیترنییپوا و نیتر(، بالایاریآب تی)محدود یخشكتنش  طیراش

( بوا اسوتفاده از یدگیرسوصوفت )روز توا  یبورا یارزش اصلاح
 یهواپیژنوت در بیوبر رتروترنسپوزون به ترت مبتنی نشانگرهای
ENSAT-254 (****79/11 )3211 وAS (**37/8-( )جوودول 

 بیوترت به SSR نشانگرهای از استفاده با و (2، فایل تكمیلی 3
1009370-( و 13/4**) ENSAT-254 یهوووووووواپیژنوت در

 )K100(1(**84/3- مشاهده شد )(4، فایل تكمیلوی 3 جدول .)
 تی)محودود ینرمال و تنش خشك طیشرا تحت نشانگردو  هر با
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 یارزش اصولاح نیشوتریب بوا ENSAT-254 پیوژنوت ،(یاریآب
 یمحتووا صوفت یبورا یارزش اصولاح نیترشد. بالا ییشناسا
 نشوانگرهایبوا اسوتفاده از  نرموال طیتحت شرا برگ آب ینسب

ژنوتیپ ) 110  هایپیدر ژنوت SSRبر رتروترنسپوزون و  مبتنی
ارزش  نیترنیی( و پا93/0)( ژنوتیپ ایرانی) 28( و 44/1) (ایرانی
 وLC1064C (12/1- ) هووایپیدر ژنوت بیووترت بووه یاصوولاح
(. 3و  1تكمیلوی ، فایول 2 جدول( مشاهده شد )-82/0) 803-1

 و نیتر(، بوالایاریوآب تی)محودود یخشوكتونش  طیتحت شورا
( آب ینسوب یمحتواصفت )این برای  یارزش اصلاح نیترنییپا
 دربر رتروترنسپوزون به ترتیوب  مبتنی نشانگرهایاستفاده از  با

 ENSAT-270( و 66/5) H156A/H543R هووووووایپیژنوت
 در بیووترت بووه SSR نشووانگرهای از اسووتفاده بووا و( -85/3)

( مشواهده -93/0**) 1PM-3( و 59/4**) 2PAC یهاپیژنوت
بوا ( BLUPب )نااریوخطوی  بینویپویش استفاده از بهترین شد.

بورای پیشوگویی  Kinshipیوا  خویشواوندی ماتریس استفاده از
ارزش اصلاحی صفت محتوای نسبی آب پیشتر نیز گزارش شده 

 (.Afrouz et al., 2023است )
 یمحتوواصوفت  یبورا یارزش اصلاح نیترنییپا و نیتربالا
بور  مبتنوی نشوانگرهاینرمال بوا اسوتفاده از  طیتحت شرا روغن

 وF1250/03 (30/4 ) یهواپیژنوت در بیورتروترنسپوزون به ترت
R543H (**61/9- )مقووودار ارزش  نیترنییپوووا و نیتربوووالا و

 از اسووتفاده بووا بوورای ایوون صووفت شوورایط ایوونتحووت  یاصوولاح
 FSB049H+ هووایپیدر ژنوت بیووبووه ترت SSR ینشووانگرها

 ( مشاهده شد. -52/4**) B335HA( و 04/3**)

 
 ترنسپوزونتنی بر رترومب و اتلیتنشانگرهای میكروسنرمال با  طیمورفولوژیک آفتابگردان دانه روغنی تحت شرا صفات یاصلاحبرآورد ارزش  .2جدول 

کد 
 نیلا

 
 ارزش نیترنییپا

 یاصلاح
کد 

 نیلا
 

 ارزش نیتربالا
 یاصلاح

 صفت نشانگر

31 703-CHLORINA -2.75 8 254-ENSAT 3.38 Retrotransposon طول برگ 
76 H156A/H543R -2.10** 8 254-ENSAT 1.41 SSR Leaf length (cm) 

31 703-CHLORINA -2 39 1009370-
3(100K) 

4.02* Retrotransposon عرض برگ 

36 SDR18 -2.15** 35 F1250/03 1.23 SSR Leaf width (cm) 
62 AS5305 -1.84 57 NS-R5 1.72 Retrotransposon طول دمبرگ 
66 ASO-1-POP-A -1.02* 47 SDR19 0.77 SSR Petiole length (cm) 
16 PAC2 -3.33 8 254-ENSAT 3.85* Retrotransposon تعداد برگ 
57 NS-R5 -2.18** 7 As3211 1.41 SSR Number of leaf 
22 9CSA3 -0.81 20 AS3232 2.05** Retrotransposon قطر ساقه 
36 SDR18 -0.47 7 As3211 0.53* SSR Stem diameter (cm) 
22 9CSA3 -4.37* 8 254-ENSAT 1.77 Retrotransposon قطر طبق 
76 H156A/H543R -1.57* 4 AS5306 1.82* SSR Head diameter (cm) 
1 H100A/83HR4 -24.05 8 254-ENSAT 26.23* Retrotransposon تفاع بوتهار 

10 1009329.2(100K) -10.30** 35 F1250/03 4.22 SSR Plant height (cm) 
16 PAC2 -2.90 23 H049+FSB 5.84** Retrotransposon كلروفیل 
29 H603R -0.88 23 H049+FSB 1.85* SSR Chlorophyll (SPAD) 
21 8ASB2 -8.39** 23 H049+FSB 6.09* Retrotransposon روزتا گلدهی 

76 H156A/H543R -3.69** 8 254-ENSAT 3.24** SSR Number of days to 
flowering (day) 

32 NSF1-A4*R5 -11.07** 8 254-ENSAT 18.95** Retrotransposon روز تا رسیدگی 

15 RHA266 -5.31**** 8 254-ENSAT 8.71** SSR Number of days to 
maturity (day) 

56 LC1064C -1.12 28 Iran 110 1.44 Retrotransposon محتوای نسبی آب 

37 803-1 -0.82 33 Iran 28 0.93 SSR Relative water content; 
RWC (%) 

78 H543R -9.61** 35 F1250/03 4.30 Retrotransposon درصد( محتوای روغن دانه( 

48 HA335B -4.52** 23 H049+FSB 3.04*** SSR Seed oil content (%) 
77 H543R/H543R -16.28 8 254-ENSAT 20.54 Retrotransposon عملكرد 
67 AS6305 -12.15 50 B454/03 15.47* SSR Yield (g) 

https://www.google.com/search?client=firefox-b-d&sca_esv=52dc7bc04a42a7c7&sxsrf=ACQVn0-dny78GyRPXbql4RoOIDEdO5zt5g:1711266631378&q=Petiole+length&spell=1&sa=X&ved=2ahUKEwjKj7f9tIyFAxVxX_EDHUzHBpcQkeECKAB6BAgKEAI
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 و نیتر(، بوالایاریوآب تی)محودود یخشوكتونش  طیتحت شورا
( بوا روغون یمحتوواصوفت )ایون  یبورا یارزش اصولاح نیترنییپا

 در بیووترت بووهبوور رتروترنسووپوزون  مبتنووی نشووانگرهایاسووتفاده از 
 ENSAT-283( و 23/6)( ژنوتیوووپ ایرانوووی) 110 هوووایپیژنوت
 هایپیژنوتدر  بیبه ترت SSR نشانگرهای از استفاده با و( -73/8**)

+FSB049H (***31/3 )و B335HA (**76/4- )شووواهده شووود م
 یدر معرفو SSR نشانگرهای بنابراین. (4و  2ل تكمیلی ، فای3 جدول)

تحت  روغن یمحتوابرای  نییبالا و پا یبا ارزش اصلاح هایپیژنوت
ارزش  نیترنییپووا و نیتربووالا كارآموودتر بوووده اسووت. طیهوور دو شوورا

از  اسوتفادهبوا  نرموال طیشورا تحوت عملكورد صوفت یبرا یاصلاح

-254 یهواپیژنوت در بیترت بهبر رتروترنسپوزون  مبتنی نشانگرهای

ENSAT (54/20 و )H543R/H543R (28/16- )از اسووتفاده بووا و 
( و 47/15*) 454/03B هوایپیدر ژنوت بیوبه ترت SSR هاینشانگر

AS6305 (15/12- )ارزش  نیترنییپووا و نیتربووالا. شوود مشوواهده
 تی)محودود یتنش خشك طیتحت شرابرای صفت عملكرد  یاصلاح

 بیوترت بوهبر رتروترنسوپوزون  مبتنی نشانگرهایده از استفا با( یاریآب
، فایوول 3 جوودول( )-NS-B5 (30/6 و( 38/7) 36ی هوواپیژنوت در

 یهاپیدر ژنوت بیبه ترت SSR نشانگرهای از استفاده با و (2تكمیلی 
H049+FSB (22/1 و )H156A/H543R (36/1- )شوود مشوواهده 

 (.4، فایل تكمیلی 3 جدول)
 

 

مبتنی بر  و روساتلیتنشانگرهای میكتنش خشكی با  طیمورفولوژیک آفتابگردان دانه روغنی تحت شرا صفات ارزش اصلاحیبرآورد  .3جدول 
 رتروترنسپوزون

 کد
 نیلا

 نیلا
 ارزش نیترنییپا

 یاصلاح
 کد

 نیلا
 نیلا

 ارزش نیبالاتر
 یاصلاح

 صفت نشانگر

17 5DES20QR -2.61* 8 254-ENSAT 1.99 RETRO طول برگ 

34 Iran 30 -0.80 1 H100A/83HR4 0.92 SSR Leaf length (cm) 

17 5DES20QR -1.65 14 H100A/LC1064 2.26 RETRO عرض برگ 
34  -0.82 20 AS3232 0.72 SSR Leaf width (cm) 
2 H209A/LC1064 -1 8 254-ENSAT 1.55** RETRO طول دمبرگ 

76 H156A/H543R -0.56* 8 254-ENSAT 0.38 SSR Petiole length (cm) 
16 PAC2 -3.32 8 254-ENSAT 4.14* RETRO تعداد برگ 
54 NS-B5 -2.53** 75 H158A/LC1064 1.16 SSR Number of leaf 
76 H156A/H543R -0.51 8 254-ENSAT 0.60 RETRO قطر ساقه 
76 H156A/H543R -0.14 20 AS3232 0.06 SSR Stem diameter (cm) 
77 H543R/H543R -1.70 74 SDB2 0.78 RETRO قطر طبق 
76 H156A/H543R -0.80 5 RHA858 0.64 SSR Head diameter (cm) 
6 H209A/83HR4 -16.84 18 15038 13.44 RETRO ارتفاع بوته 

10 1009329.2(100K) -4.83 35 F1250/03 3.06 SSR Plant height (cm)   

16 PAC2 -2.44 38 1009370-
1(100K) 

2.35 RETRO كلروفیل 

56 LC1064C -0.79 2 H209A/LC1064 0.81 SSR Chlorophyll (SPAD) 
21 8ASB2 -4.06 8 254-ENSAT 6.39** RETRO روزتا گلدهی 

38 1009370-
1(100K) 

-2.03* 52 RT931 2.24* SSR Number of days to flowering 

7 As3211 -8.37** 8 254-ENSAT 11.79**** RETRO روز تا رسیدگی 

38 1009370-
1(100K) 

-3.84** 8 254-ENSAT 4.13** SSR 
Number of days to maturity 

(day) 
11 270-ENSAT -3.85 76 H156A/H543R 5.66 RETRO محتوای نسبی آب 

43 PM1-3 -0.93 16 PAC2 4.59 SSR 
Relative water content; RWC 

(%) 
45 283-ENSAT -8.73** 28 Iran 110 6.23 RETRO محتوای روغن دانه 
48 HA335B -4.76** 23 H049+FSB 3.31*** SSR Seed oil content (%) 
54 NS-B5 -6.30 72 Iran 36 7.38 RETRO عملكرد 

https://www.google.com/search?client=firefox-b-d&sca_esv=52dc7bc04a42a7c7&sxsrf=ACQVn0-dny78GyRPXbql4RoOIDEdO5zt5g:1711266631378&q=Petiole+length&spell=1&sa=X&ved=2ahUKEwjKj7f9tIyFAxVxX_EDHUzHBpcQkeECKAB6BAgKEAI
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76 H156A/H543R -1.36 23 H049+FSB 1.22 SSR Yield (g) 
 .درصد0001/0و  001/0، 01/0، 05/0دار در سطح ، *** و **** به ترتیب معنی*، **

 روترنسپوزونبتنی بر رتمهای نرمال با نشانگر طیتحت شرادان دانه روغنی صفات مورفولوژیک آفتابگر یاصلاحبرآورد ارزش  .1تکمیلی  جدول
Rank DF Rank CH Rank SD Rank PL Rank LW Rank LL Rank LN Rank PH Genotype 

41 -1/28 74 -1/98 39 0/16 68 -1/24 68 -1/11 53 -0/96 4 2/82 79 -24/05 1 
43 -1/33 35 0/78 64 -0/13 25 -0/07 48 -0/24 50 -0/88 11 2/2 16 4/03 2 
76 -5/33 39 0/55 73 -0/32 58 -0/81 50 -0/4 56 -1/36 8 2/51 62 -12/73 3 
7 2/93 57 -0/23 51 0/04 51 -0/73 23 1/07 10 1/28 35 0/71 20 1/98 4 
26 -0/05 43 0/35 22 0/42 30 -0/18 27 0/82 23 0/61 7 2/52 7 13/64 5 
35 -0/93 28 1 68 -0/18 36 -0/31 54 -0/53 48 -0/82 61 -0/7 66 -14/61 6 
57 -2/51 19 1/42 13 0/62 29 -0/09 36 0/27 9 1/43 13 1/59 10 12/06 7 
2 5/58 17 1/5 3 1/01 2 1/53 3 2/81 1 3/38 1 3/85* 1 26/23* 8 
13 1/64 38 0/62 14 0/62 43 -0/58 49 -0/28 49 -0/85 59 -0/6 36 -5/31 9 
20 0/27 12 1/83 20 0/46 14 0/35 31 0/4 27 0/32 55 -0/31 63 -12/96 10 
3 5/2 33 0/91 17 0/53 32 -0/22 10 1/56 2 2/82 18 1/2 9 12/31 11 
59 -2/82 66 -0/62 63 -0/11 50 -0/71 68 -1/17 70 -2/12 74 -1/35 60 -12/17 12 
9 2/71 54 -0/16 42 0/14 44 -0/59 70 -1/2 63 -1/61 63 -0/73 64 -13/43 13 
68 -3/76 76 -2/46 56 -0/01 49 -0/67 47 -0/13 40 -0/46 45 0/12 74 -19/49 14 
34 -0/74 47 0/15 37 0/19 7 0/77 43 0/02 44 -0/76 60 -0/61 14 6/06 15 
33 -0/67 78 -2/9 44 0/12 17 0/17 63 -0/97 46 -0/8 78 -3/33 52 -8/15 16 
41 -1/32 8 2/25 53 0/03 61 -1/04 72 -1/25 74 -2/45 51 -0/16 21 1/03 17 
10 2/13 4 3/47 59 -0/07 12 0/44 25 0/87 32 -0/04 23 1/02 32 -3/46 18 
5 3/57 5 2/87 58 -0/04 41 -0/58 46 -0/12 47 -0/82 26 0/95 59 -11/62 19 
28 -0/07 18 1/46 1 2/05** 23 0/02 7 2/04 6 1/79 30 0/88 18 2/42 20 
78 -8/39** 59 -0/28 32 0/26 48 -0/67 13 1/41 34 -0/26 73 -1/34 76 -20/27 21 
55 -2/37 69 -1/15 78 -0/81 73 -1/51 61 -0/88 59 -1/48 17 1/34 43 -6/53 22 
1 6/09* 1 5/84** 28 0/35 37 -0/31 37 0/26 41 -0/55 15 1/46 55 -9/92 23 
18 0/38 14 1/61 54 0/02 53 -0/77 34 0/32 36 -0/32 38 0/61 19 2/18 24 
24 0/05 26 1/04 49 0/1 71 -1/35 19 1/15 20 0/85 40 0/55 38 -6 25 
21 0/21 31 0/95 18 0/49 35 -0/31 33 0/33 39 -0/42 64 -0/8 50 -7/85 26 
46 -1/62 51 0/01 38 0/18 10 0/68 20 1/1 19 0/92 42 0/39 27 -1/09 27 
70 -4/02 3 3/73 30 0/3 42 -0/58 56 -0/58 62 -1/56 46 0/04 48 -7/37 28 
65 -3/23 71 -1/4 41 0/14 21 0/12 12 1/45 11 1/22 44 0/16 61 -12/37 29 
42 -1/33 13 1/71 35 0/21 59 -0/9 64 -1/01 52 -0/93 28 0/94 42 -6/5 30 
58 -2/81 65 -0/54 57 -0/03 74 -1/52 78 -2 78 -2/75 58 -0/59 35 -5/24 31 
60 -2/99 52 -0/11 9 0/87 22 0/06 9 1/74 15 1/01 20 1/12 6 14/73 32 
73 -4/9 63 -0/47 34 0/22 33 -0/3 58 -0/73 55 -1/3 57 -0/41 56 -10/18 33 
51 -1/97 36 0/75 70 -0/24 47 -0/66 59 -0/77 54 -1/14 70 -1/21 4 18/01 34 
61 -3/06 44 0/31 55 -0/01 26 -0/07 14 1/4 16 1 52 -0/21 8 13/04 35 
62 -3/07 21 1/3 75 -0/53 68 -1/26 77 -1/91 72 -2/21 67 -1/07 67 -14/89 36 
12 1/93 62 -0/45 15 0/6 19 0/15 30 0/59 17 0/96 54 -0/28 24 0/59 37 
47 -1/73 15 1/52 25 0/41 39 -0/41 39 0/25 51 -0/9 19 1/14 26 0/04 38 
27 -0/05 56 -0/21 2 1/03 55 -0/78 1 4/02* 14 1/07 5 2/7 13 9/19 39 
49 -1/79 23 1/24 6 0/91 5 0/99 17 1/24 18 0/95 29 0/91 28 -1/09 40 
39 -1/05 20 1/36 77 -0/66 28 -0/08 52 -0/43 38 -0/42 4 2/78 41 -6/14 41 
74 -4/98 55 -0/21 26 0/4 18 0/15 18 1/17 28 0/28 71 -1/29 31 -2/87 42 
22 0/13 42 0/39 36 0/2 6 0/83 11 1/46 12 1/16 24 0/99 5 15/18 43 
17 0/9 48 0/14 31 0/26 56 -0/79 44 0/01 35 -0/3 41 0/46 17 3/29 44 
25 0/04 30 0/95 7 0/91 11 0/61 8 1/92 26 0/52 50 -0/15 57 -10/19 45 
11 1/93 75 -2/2 67 -0/18 52 -0/74 74 -1/29 68 -2 53 -0/27 65 -14/55 46 
14 1/43 24 1/16 5 0/99 4 1/06 5 2/24 4 1/85 25 0/97 2 20/32 47 
19 0/29 22 1/28 29 0/33 34 -0/31 29 0/62 21 0/75 56 -0/32 40 -6/02 48 
69 -3/86 50 0/04 69 -0/22 64 -1/15 71 -1/24 69 -2/04 69 -1/16 54 -9/43 49 
16 0/92 67 -0/64 8 0/89 3 1/11 4 2/77 8 1/45 27 0/94 11 11/42 50 
67 -3/41 27 1 62 -0/09 57 -0/8 62 -0/89 67 -1/94 76 -1/83 47 -7/32 51 
23 0/06 37 0/72 27 0/39 16 0/18 26 0/85 13 1/11 39 0/58 15 4/55 52 
8 2/76 64 -0/48 16 0/55 13 0/39 16 1/3 33 -0/09 36 0/71 30 -2/11 53 
36 -0/96 77 -2/6 76 -0/55 62 -1/12 73 -1/28 65 -1/74 75 -1/69 68 -14/92 54 
44 -1/49 68 -0/99 71 -0/24 27 -0/08 76 -1/82 76 -2/64 48 -0/05 49 -7/52 55 
15 1/23 74 -2/09 10 0/77 24 -0/03 15 1/35 7 1/51 10 2/43 3 18/03 56 
30 -0/52 60 -0/29 4 1 1 1/72 2 3/2 3 2/31 49 -0/05 23 0/59 57 
45 -1/56 9 2/16 12 0/64 9 0/69 24 1 22 0/64 16 1/39 25 0/25 58 
29 -0/16 53 -0/13 48 0/11 70 -1/31 35 0/3 31 -0/02 31 0/84 33 -3/48 59 
38 -1/05 29 1 11 0/65 8 0/74 6 2/19 5 1/83 66 -1/03 29 -1/26 60 
66 -3/41 61 -0/37 66 -0/17 75 -1/62 75 -1/35 57 -1/45 47 0/01 73 -17/54 61 
52 -2/22 10 1/92 52 0/03 78 -1/84 66 -1/09 64 -1/72 34 0/75 58 -10/59 62 
72 -4/6 25 1/12 45 0/12 40 -0/49 45 -0/05 58 -1/45 62 -0/71 34 -4/51 63 
63 -3/21 40 0/51 43 0/13 65 -1/21 55 -0/54 60 -1/48 72 -1/3 71 -16/17 64 
53 -2/22 2 5/10* 61 -0/08 66 -1/22 42 0/02 66 -1/75 33 0/76 45 -7/21 65 
31 -0/52 6 2/76 23 0/41 60 -0/94 22 1/07 42 -0/73 43 0/38 46 -7/23 66 
56 -2/39 7 2/53 65 -0/14 46 -0/62 53 -0/5 45 -0/76 14 1/48 75 -19/81 67 
6 3/29 72 -1/48 47 0/11 38 -0/36 38 0/25 43 -0/76 2 2/98 39 -6/01 68 
4 4/08 11 1/88 19 0/48 31 -0/22 40 0/14 24 0/56 12 1/72 12 10/53 69 
48 -1/76 58 -0/23 46 0/11 45 -0/61 65 -1/06 75 -2/55 65 -0/85 51 -7/91 70 
71 -4/02 16 1/51 50 0/04 72 -1/5 51 -0/41 61 -1/56 32 0/77 44 -7/07 71 
77 -5/45 70 -1/37 40 0/16 63 -1/14 41 0/11 30 0/15 77 -1/86 77 -22/44 72 
64 -3/23 41 0/49 21 0/45 54 -0/78 32 0/38 29 0/25 68 -1/11 70 -15/8 73 
37 -0/96 32 0/94 24 0/41 20 0/13 28 0/64 37 -0/38 21 1/1 22 0/87 74 
32 -0/61 49 0/06 33 0/26 15 0/26 21 1/08 25 0/56 6 2/63 53 -8/43 75 
50 -1/88 45 0/18 72 -0/27 76 -1/72 69 -1/19 73 -2/25 22 1/09 37 -5/33 76 
54 -2/35 34 0/85 74 -0/51 77 -1/81 60 -0/87 71 -2/16 9 2/48 69 -15/38 77 
75 -5/02 46 0/15 60 -0/08 69 -1/28 57 -0/6 77 -2/66 37 0/7 72 -16/18 78 



 ... شرایط تحت یروغن دانه آفتابگردان کیمورفولوژ صفات یاصلاح ارزش آوردبر: زادهاكبری و درویش 52
 
ns** ،* ، ،*** ،****: ارتفاع بوته )%0001/0و  001/0، 1،5داری در سطح داری؛ و معنیبه ترتیب بیانگر عدم معنی .PH, cm( تعداد برگ ،)LN( طول بورگ ،)LL, cm( عورض بورگ ،)LW, cm( طوول دمبورگ ،)PL, 

cm( قطر ساقه ،)SD, cm( كلروفیل ،)Ch( روز تا گلدهی ،)DF, dayروز تا رسیدگی ،) (DM, day( قطر طبق ،)HD, cm( محتوای نسبی آب ،)RWC, %(محتوای روغن دانه ،)Oil, %( و عملكرد ،)Yield, gr) 

 
 وزونرتروترنسپ های مبتنی برنگرنرمال با نشا طیتحت شراصفات مورفولوژیک آفتابگردان دانه روغنی  یاصلاح ارزشبرآورد  .1تکمیلی  جدولادامه 

Mean Sum Rank Yield Rank Oil Rank RWC Rank DH Rank DM Genotype 
-2/69 -34/99 36 -2/95 37 -0/74 44 -0/04 58 -1/72 41 -1/9 1 
0/24 3/06 31 -1/19 5 3/18 45 -0/07 41 -0/89 45 -2/32 2 
-2/41 -31/34 59 -8/27 12 2/1 20 0/32 67 -2/09 74 -5/5 3 
1/07 13/93 14 4/5 19 0/85 73 -0/65 31 -0/61 6 2/79 4 
1/76 22/88 11 5/05 32 -0/55 49 -0/13 8 0/63 22 -0/25 5 
-1/77 -22/99 36 -3/72 23 0/45 36 0/05 52 -1/38 33 -1/28 6 
1/42 18/51 9 7/43 25 0/1 3 0/81 29 -0/43 68 -4/18 7 
6/59 85/64 1 20/54 40 -1/37 51 -0/15 1 1/77 1 18/95** 8 
-0/84 -10/88 45 -5/16 39 -1/36 42 -0/03 37 -0/81 13 1/25 9 
-0/98 -12/74 44 -4/78 3 3/62 63 -0/36 59 -1/81 15 0/23 10 
2/63 34/22 43 -4/63 20 0/82 74 -0/66 25 -0/3 2 14/70*** 11 
-2/14 -27/77 38 -3/98 26 0/09 6 0/63 18 0/14 61 -3/61 12 
-1/41 -18/32 41 -4/44 29 -0/14 58 -0/3 43 -0/94 7 2/37 13 
-2/28 -29/62 25 1/04 22 0/56 65 -0/38 22 -0/08 67 -3/9 14 
0/13 1/74 30 -0/79 46 -2/03 2 0/89 13 0/41 38 -1/83 15 
-2/87 -37/33 77 -15/3 38 -0/87 38 0/04 76 -3/60* 31 -1/06 16 
-0/71 -9/19 54 -7/54 9 2/57 44 -0/04 4 1/11 46 -2/39 17 
0/01 0/1 47 -5/45 8 2/75 15 0/4 66 -2/06 18 0/1 18 
-1/09 -14/19 68 -9/97 27 0/07 67 -0/4 17 0/19 9 1/69 19 
1/09 14/17 21 2/19 15 1/5 56 -0/26 6 0/91 28 -0/77 20 
-1/63 -21/15 4 15/12 34 -0/67 33 0/12 2 1/28 77 -7/47 21 
-2/92 -38 74 -14/23 51 -2/85 47 -0/11 78 -4/37* 52 -3/04 22 
0/64 8/27 16 3/81 4 3/22 14 0/41 23 -0/24 44 -2/15 23 
0/17 2/26 34 -2/6 14 1/6 18 0/38 42 -0/94 21 -0/22 24 
-1/01 -13/1 53 -7/5 17 1/07 76 -0/68 39 -0/87 37 -1/5 25 
-1/46 -19/03 62 -8/52 47 -2/09 28 0/23 30 -0/45 29 -0/8 26 
0/55 7/21 8 8/35 13 1/92 8 0/5 36 -0/81 54 -3/31 27 
0/08 1/05 7 9/23 2 4/05 1 1/44 24 -0/24 58 -3/4 28 
-2/18 -28/28 71 -11/01 18 1/05 37 0/04 45 -1/06 57 -3/39 29 
-1/42 -18/49 69 -10/07 11 2/29 53 -0/21 33 -0/65 42 -2/04 30 
-2/22 -28/81 61 -8/49 16 1/17 39 0/04 69 -2/67 56 -3/38 31 
0/86 11/23 23 1/86 7 2/78 32 0/12 3 1/12 78 -11/07** 32 
-1/76 -22/91 22 1/93 28 -0/05 17 0/38 63 -1/84 72 -5/25 33 
0/89 11/52 12 4/95 45 -1/97 4 0/8 73 -3/02 41 -2 34 
2/36 30/66 2 16/3 1 4/3 23 0/3 7 0/67 55 -3/31 35 
-2/86 -37/12 52 -7/1 30 -0/21 22 0/31 70 -2/71 64 -3/76 36 
-0/32 -4/12 55 -7/64 31 -0/43 75 -0/66 49 -1/29 8 1/79 37 
-0/8 -10/37 37 -3/78 60 -4/59 48 -0/12 9 0/5 47 -2/68 38 
0/21 2/67 49 -6/51 65 -5/91 27 0/23 51 -1/37 27 -0/73 39 
0/24 3/14 10 5/24 49 -2/24 16 0/4 40 -0/88 50 -2/75 40 
-2/06 -26/8 76 -15/03 53 -3/42 55 -0/23 68 -2/14 34 -1/34 41 
-1/2 -15/65 15 4/16 63 -5/9 54 -0/23 54 -1/56 70 -4/77 42 
1/57 20/36 17 2/72 43 -1/79 70 -0/52 10 0/47 30 -0/86 43 
-0/62 -8/12 56 -7/88 57 -4/05 77 -0/88 16 0/25 14 0/48 44 
-1/07 -13/95 26 0/52 76 -8/44** 66 -0/38 12 0/43 26 -0/71 45 
-1/76 -22/82 20 2/2 67 -6/07 5 0/73 58 -1/74 12 1/36 46 
3/29 42/71 3 15/84 61 -5/15 50 -0/15 11 0/47 10 1/68 47 
-0/58 -7/57 32 -1/22 48 -2/13 26 0/26 34 -0/7 24 -0/41 48 
-3/24 -42/09 64 -9/31 74 -7/32* 31 0/13 71 -2/73 66 -3/81 49 
1/86 24/14 5 14/79 75 -8/03* 35 0/05 50 -1/31 20 -0/21 50 
-2/08 -27/05 50 -6/53 24 0/13 19 0/37 64 -1/98 65 -3/77 51 
0/72 9/36 18 2/66 35 -0/7 60 -0/32 21 -0/03 25 -0/68 52 
-0/12 -1/59 27 -0/17 62 -5/28 34 0/11 35 -0/78 11 1/49 53 
-3/43 -44/6 73 -13/48 50 -2/26 72 -0/58 53 -1/56 39 -1/86 54 
-2/15 -27/96 58 -8/18 41 -1/55 64 -0/38 55 -1/56 36 -1/47 55 
1/14 14/87 70 -10/53 33 -0/59 78 -1/12 20 -0/03 4 3/95 56 
0/46 5/98 13 4/6 64 -5/9 69 -0/51 28 -0/41 16 0/23 57 

1 13/05 6 11/24 36 -0/71 41 -0/01 19 0/05 48 -2/73 58 
-1/4 -18/16 65 -9/4 59 -4/38 46 -0/09 26 -0/36 19 -0/09 59 
0/16 2/03 19 2/47 58 -4/13 71 -0/56 5 1/07 17 0/12 60 
-4/2 -54/57 75 -14/26 73 -7/17* 59 -0/3 74 -3/32 62 -3/63 61 
-2/82 -36/72 66 -9/63 66 -5/95 68 -0/41 72 -2/78 53 -3/2 62 
-1/84 -23/93 28 -0/19 71 -6/53 61 -0/32 44 -0/94 73 -5/37 63 
-2/44 -31/72 33 -1/98 42 -1/63 25 0/27 56 -1/57 59 -3/55 64 
-1/11 -14/45 29 -0/37 56 -3/81 11 0/44 27 -0/41 63 -3/7 65 
-1/16 -15/14 42 -4/58 52 -3/23 10 0/48 62 -1/84 32 -1/18 66 
-2/85 -37 48 -6/2 68 -6/15 24 0/3 47 -1/15 60 -3/57 67 
-1/04 -13/54 63 -9/24 54 -3/45 62 -0/35 60 -1/81 5 3/3 68 
1/17 15/2 57 -8/1 44 -1/84 29 0/18 14 0/39 3 5/4 69 
-2/17 -28/26 39 -4/28 70 -6/37 30 0/18 38 -0/83 43 -2/11 70 
-2/89 -37/59 72 -11/11 77 -8/87** 40 0/02 32 -0/61 71 -4/79 71 
-3/55 -46/19 40 -4/34 55 -3/66 7 0/55 46 -1/07 76 -5/83 72 
-3/17 -41/22 67 -9/76 72 -7/15* 9 0/5 48 -1/25 69 -4/22 73 
0/43 5/61 24 1/04 10 2/41 12 0/43 15 0/37 35 -1/39 74 
-0/8 -10/45 51 -6/57 6 2/85 57 -0/3 61 -1/83 23 -0/41 75 
-2/49 -32/38 60 -8/34 69 -6/19 13 0/41 77 -4/16* 49 -2/74 76 
-3/21 -41/69 78 -16/28 21 0/7 52 -0/16 75 -3/38 51 -2/82 77 
-3/63 -47/13 46 -5/23 78 -9/61** 21 0/31 65 -1/99 75 -5/65 78 

ns** ،* ، ،*** ،****: ارتفاع بوته )%0001/0و  001/0، 1،5داری در سطح داری؛ و معنیبه ترتیب بیانگر عدم معنی .PH, cm( تعداد برگ ،)LN( طول بورگ ،)LL, cm( عورض بورگ ،)LW, cm( طوول دمبورگ ،)PL, 

cm( قطر ساقه ،)SD, cm( كلروفیل ،)Ch( روز تا گلدهی ،)DF, dayروز تا رسیدگی ،) (DM, day( قطر طبق ،)HD, cm( محتوای نسبی آب ،)RWC, %(محتوای روغن دانه ،)Oil, %( و عملكرد ،)Yield, gr) 



 53  (41-61) 1403، پیاپی چهل و پنجم، بهار سوم، شماره سیزدهم فناوری گیاهان زراعی، سالعلمی زیستمجله   
 

 
 

 پوزونبر رتروترنس های مبتنیبا نشانگر تنش خشكی طیتحت شراصفات مورفولوژیک آفتابگردان دانه روغنی  یاصلاح ارزشبرآورد  .2تکمیلی جدول 
Rank DF Rank CH Rank SD Rank PL Rank LW Rank LL Rank LN Rank PH Genotype 

53 -0/35 61 -0/98 13 0/15 47 -0/3 23 0/3 11 0/8 10 1/58 76 -8/19 1 
62 -1/01 4 1/67 46 -0/12 78 -1 51 -0/43 59 -1/1 20 0/78 48 -0/54 2 
73 -1/71 26 0/73 53 -0/16 72 -0/65 25 0/23 32 -0/28 24 0/49 40 0/78 3 
10 3/2 64 -1/13 22 0/04 70 -0/59 33 0/06 19 0/15 39 -0/02 22 4/17 4 
42 0/45 30 0/61 21 0/05 39 -0/24 38 -0/12 38 -0/52 41 -0/18 6 9/77 5 
65 -1/24 77 -2/09 42 -0/09 53 -0/38 15 0/47 17 0/26 5 2/38 78 -16/84 6 
70 -1/34 36 0/35 37 -0/04 62 -0/46 71 -1/17 71 -1/5 10 1/5 29 2/31 7 
1 6/39** 12 1/32 1 0/6 1 1/55* 3 1/65 1 1/99 1 4/14* 3 11/81 8 
6 3/59 32 0/51 68 -0/26 76 -0/85 75 -1/32 70 -1/44 58 -0/96 39 0/93 9 
17 2/48 22 0/97 61 -0/22 10 0/28 60 -0/69 46 -0/73 25 0/49 72 -7/79 10 
7 3/35 40 0/1 29 -0/01 12 0/26 18 0/38 7 0/9 15 0/96 8 9/13 11 
49 -0/06 56 -0/77 52 -0/16 45 -0/3 27 0/2 42 -0/58 47 -0/4 62 -5/15 12 
34 0/86 34 0/42 64 -0/25 68 -0/56 65 -1/01 63 -1/15 43 -0/21 69 -7/2 13 
64 -1/02 66 -1/19 4 0/24 21 0/06 1 2/26 2 1/91 14 1/1 68 -7/04 14 
60 -0/85 65 -1/17 24 0/03 43 -0/27 31 0/09 34 -0/43 71 -1/79 16 5/45 15 
50 -0/07 78 -2/44 73 -0/36 8 0/34 68 -1/12 56 -1/04 78 -3/32 77 -11/55 16 
41 0/65 39 0/18 72 -0/34 74 -0/68 78 -1/65 78 -2/61* 69 -1/56 64 -5/41 17 
29 1/14 6 1/54 55 -0/17 40 -0/27 40 -0/15 33 -0/33 6 2/31 1 13/44 18 
11 3/18 9 1/41 75 -0/43 71 -0/61 76 -1/42 74 -1/68 18 0/86 53 -1/04 19 
25 1/62 46 0/01 5 0/21 5 0/48 21 0/31 29 -0/21 33 0/2 45 0/02 20 
78 -4/06 62 -1/06 38 -0/05 69 -0/57 26 0/22 31 -0/24 68 -1/53 49 -0/59 21 
59 -0/65 68 -1/27 56 -0/18 77 -0/9 46 -0/36 39 -0/52 57 -0/92 50 -0/7 22 
23 1/92 38 0/24 40 -0/08 66 -0/53 42 -0/22 49 -0/85 29 0/29 59 -3 23 
24 1/7 18 1/13 25 0/03 54 -0/39 36 -0/08 44 -0/61 27 0/38 18 4/8 24 
44 0/4 8 1/47 57 -0/2 20 0/06 52 -0/5 53 -0/95 30 0/29 37 1/18 25 
19 2/13 2 1/93 60 -0/22 48 -0/32 48 -0/41 30 -0/23 51 -0/62 43 0/4 26 
57 -0/6 55 -0/71 47 -0/12 26 -0/04 13 0/58 22 0/03 22 0/62 52 -0/89 27 
61 -0/91 25 0/74 13 0/15 57 -0/41 67 -1/09 64 -1/19 46 -0/37 57 -2/24 28 
67 -1/27 71 -1/56 8 0/19 36 -0/16 5 1/39 6 0/93 55 -0/78 32 2/12 29 
40 0/68 20 1/03 36 -0/04 60 -0/44 74 -1/23 66 -1/29 28 0/33 31 2/18 30 
56 -0/55 63 -1/09 70 -0/3 58 -0/41 56 -0/6 69 -1/43 63 -1/07 17 4/97 31 
75 -1/97 27 0/67 7 0/2 44 -0/29 30 0/13 28 -0/17 61 -1/05 7 9/49 32 
72 -1/43 59 -0/92 3 0/27 23 0/04 34 0 25 -0/04 42 -0/2 19 4/72 33 
26 1/37 24 0/76 51 -0/15 49 -0/36 62 -0/86 58 -1/1 45 -0/31 9 8/88 34 
48 -0/04 35 0/41 20 0/05 15 0/15 10 0/74 14 0/31 23 0/52 5 10/4 35 
58 -0/61 11 1/33 67 -0/26 35 -0/15 77 -1/52 73 -1/5 37 0/05 65 -5/5 36 
8 3/34 29 0/62 30 -0/01 14 0/19 37 -0/1 13 0/39 67 -1/45 41 0/76 37 
31 1/11 1 2/35 48 -0/12 55 -0/4 64 -0/94 61 -1/13 44 -0/28 28 2/42 38 
30 1/13 23 0/83 9 0/17 25 0/01 6 1/25 4 1 16 0/95 14 6/53 39 
20 1/99 10 1/39 17 0/06 7 0/4 19 0/36 15 0/29 7 2/04 12 7/76 40 
46 0/11 21 0/99 44 -0/1 52 -0/36 47 -0/4 26 -0/08 8 1/6 42 0/65 41 
47 0 42 0/08 31 -0/01 2 1/09 9 0/75 12 0/47 21 0/74 4 10/8 42 
43 0/43 13 1/26 18 0/06 24 0/03 49 -0/42 20 0/09 17 0/95 27 2/92 43 
22 1/94 41 0/08 19 0/05 27 -0/08 23 0/29 23 -0/01 4 2/65 25 3/24 44 
14 2/75 45 0/01 15 0/1 6 0/42 7 1/01 16 0/27 66 -1/29 56 -2/07 45 
18 2/4 69 -1/33 76 -0/48 51 -0/36 72 -1/21 77 -2 60 -1/04 71 -7/66 46 
21 1/95 17 1/13 14 0/13 16 0/14 20 0/33 21 0/04 13 1/11 2 12/91 47 
3 4/61* 7 1/51 54 -0/17 33 -0/15 32 0/08 11 0/52 48 -0/44 20 4/6 48 
36 0/8 70 -1/36 71 -0/33 47 -0/31 53 -0/53 48 -0/82 73 -1/84 58 -2/65 49 
9 3/32 58 -0/89 50 -0/14 17 0/1 24 0/27 41 -0/58 52 -0/66 21 4/36 50 
32 1/07 73 -1/71 66 -0/25 22 0/05 35 -0/03 43 -0/59 72 -1/8 55 -1/45 51 
15 2/73 61 -1 28 0/01 37 -0/21 54 -0/55 40 -0/56 54 -0/68 35 1/27 52 
5 3/6 43 0/06 41 -0/09 9 0/31 17 0/44 35 -0/44 38 0 30 2/24 53 
12 3/09 47 0 77 -0/51 61 -0/45 66 -1/02 54 -0/97 77 -2/67 67 -6/86 54 
66 -1/26 28 0/65 65 -0/25 29 -0/12 57 -0/62 72 -1/5 26 0/42 63 -5/27 55 
4 4/48* 75 -1/97 45 -0/1 30 -0/12 11 0/72 5 0/94 40 -0/16 11 8/42 56 
38 0/72 37 0/31 6 0/2 3 0/78 4 1/47 8 0/87 50 -0/54 13 7/76 57 
53 -0/43 14 1/22 26 0/02 31 -0/13 58 -0/62 52 -0/94 49 -0/45 46 -0/09 58 
13 2/79 54 -0/53 23 0/03 13 0/23 8 0/84 9 0/82 3 3/39 15 5/78 59 
33 0/97 33 0/43 2 0/34 4 0/55 2 1/92 3 1/17 64 -1/12 10 8/46 60 
51 -0/09 50 -0/12 69 -0/3 38 -0/23 59 -0/68 45 -0/7 31 0/26 66 -6/42 61 
27 1/32 44 0/03 32 -0/01 41 -0/27 16 0/47 37 -0/51 34 0/19 51 -0/81 62 
69 -1/3 31 0/59 16 0/1 18 0/09 29 0/14 36 -0/48 74 -1/93 23 4/13 63 
74 -1/95 76 -2/04 59 -0/22 67 -0/55 55 -0/57 62 -1/15 70 -1/67 73 -7/93 64 
63 -1/02 3 1/76 27 0/01 56 -0/4 61 -0/69 60 -1/13 56 -0/81 33 2/04 65 
39 0/7 15 1/15 11 0/17 59 -0/44 28 0/17 51 -0/93 36 0/09 38 1/04 66 
71 -1/35 16 1/14 49 -0/13 19 0/09 63 -0/9 67 -1/32 19 0/83 70 -7/56 67 
16 2/59 67 -1/21 33 -0/03 11 0/27 41 -0/19 57 -1/06 12 1/36 76 -11/1 68 
2 4/93* 5 1/67 34 -0/03 28 -0/09 69 -1/13 55 -1/03 35 0/13 36 1/22 69 
35 0/83 51 -0/16 39 -0/08 32 -0/13 39 -0/14 50 -0/86 65 -1/29 24 3/26 70 
68 -1/29 52 -0/2 58 -0/21 50 -0/36 70 -1/15 65 -1/28 62 -1/05 60 -4/84 71 
77 -2/6 57 -0/84 35 -0/04 75 -0/69 12 0/67 18 0/18 76 -2/16 74 -8/07 72 
28 1/26 53 -0/42 43 -0/1 64 -0/53 43 -0/29 24 -0/01 75 -2/02 47 -0/2 73 
37 0/76 19 1/06 10 0/17 34 -0/15 14 0/48 27 -0/16 53 -0/66 54 -1/39 74 
54 -0/46 49 -0/1 62 -0/23 42 -0/27 50 -0/43 47 -0/78 2 3/86 44 0/22 75 
45 0/2 48 -0/08 78 -0/51 73 -0/66 73 -1/22 76 -1/79 32 0/23 26 3/22 76 
55 -0/47 72 -1/62 74 -0/36 63 -0/52 44 -0/33 68 -1/32 11 1/43 34 2/02 77 
76 -2/27 74 -1/91 63 -0/24 65 -0/53 45 -0/33 75 -1/75 59 -0/96 61 -4/85 78 

ns** ،* ، ،*** ،****: ارتفاع بوته )%0001/0و  001/0، 1،5داری در سطح داری؛ و معنیبه ترتیب بیانگر عدم معنی .PH, cm( تعداد برگ ،)LN( طول برگ ،)LL, cm( عرض برگ ،)LW, cm( طول دمبرگ ،)PL, 

cm( قطر ساقه ،)SD, cm( كلروفیل ،)Ch( روز تا گلدهی ،)DF, dayروز تا رسیدگی ،) (DM, day( قطر طبق ،)HD, cm( محتوای نسبی آب ،)RWC, %(محتوای روغن دانه ،)Oil, %( و عملكرد ،)Yield, gr) 
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 ترنسپوزونمبتنی بر رترو هایبا نشانگر تنش خشكی طیتحت شراصفات مورفولوژیک آفتابگردان دانه روغنی  یاصلاح ارزشبرآورد  .2تکمیلی  جدولادامه 
Mean Sum Rank Yield Rank Oil Rank RWC Rank DH Rank DM Genotype 
-0/65 -8/46 55 -2/24 31 0/65 23 1/37 28 -0/06 53 -1/19 1 
0/75 9/72 3 5/39 5 4/39 8 2/92 10 0/41 60 -1/62 2 
0/6 7/81 17 1/7 3 4/99 6 3/17 16 0/21 64 -1/67 3 
0/84 10/92 21 1/45 19 2/55 62 -0/77 34 -0/15 15 1/97 4 
1/05 13/59 19 1/55 37 -0/21 26 1/23 3 0/71 26 0/47 5 
-1/67 -21/72 52 -1/94 18 2/64 70 -2/15 42 -0/35 72 -2/39 6 
-0/46 -6/04 29 0/41 31 0/59 17 1/89 39 -0/23 78 -8/37** 7 
3/05 39/66 53 -2/22 25 1/53 65 -1/03 19 0/14 1 11/79**** 8 
-0/2 -2/56 68 -3/87 38 -0/34 55 -0/48 52 -0/67 6 2/59 9 
-0/43 -5/57 70 -4/14 4 4/64 69 -2/04 68 -1 10 2/18 10 
1/49 19/31 47 -1/51 26 1/51 78 -3/85 12 0/29 2 7/81** 11 
-0/2 -2/58 25 0/76 6 4/3 36 0/72 21 0/08 53 -1/22 12 
-1/01 -13/11 42 -0/94 32 0/48 77 -2/84 54 -0/71 42 -0/01 13 
-0/14 -1/77 14 2/09 10 3/41 71 -2/25 9 0/43 65 -1/77 14 
0/2 2/61 4 4/45 53 -1/71 52 -0/31 7 0/53 55 -1/4 15 

-2/12 -27/59 66 -3/59 45 -0/93 76 -2/82 62 -0/89 31 0/18 16 
-1/01 -13/19 63 -3/4 14 3/03 42 0/46 77 -1/62 46 -0/24 17 
1/51 19/64 55 -2/44 11 3/4 19 1/72 48 -0/55 38 0/01 18 
-0/24 -3/11 73 -4/7 35 0/19 45 0/16 76 -1/55 7 2/52 19 
0/45 5/83 22 0/98 20 2/3 59 -0/7 40 -0/25 21 0/87 20 
-0/83 -10/85 6 2/98 34 0/22 60 -0/7 35 -0/15 77 -5/32 21 
-0/37 -4/87 12 2/33 46 -0/99 24 1/31 25 -0/04 68 -1/98 22 
0/3 3/96 27 0/71 8 3/89 29 1/16 31 -0/13 25 0/58 23 
0/9 11/66 36 -0/54 17 2/78 13 2/3 50 -0/57 23 0/75 24 
0/32 4/14 59 -3/05 22 2/08 2 4/45 70 -1/05 41 0 25 
-0/11 -1/39 57 -2/58 48 -1/06 43 0/21 56 -0/74 33 0/11 26 
0/32 4/11 10 2/71 16 2/98 37 0/7 8 0/5 62 -1/64 27 
-0/01 -0/18 39 -0/75 1 6/23 27 1/21 45 -0/44 51 -1/11 28 
0/56 7/33 2 5/78 21 2/29 56 -0/48 2 0/75 66 -1/87 29 
0/29 3/79 62 -3/28 9 3/57 9 2/77 65 -0/92 27 0/42 30 
-0/08 -1/06 50 -1/66 23 1/79 34 0/79 57 -0/74 49 -0/76 31 
1/09 14/22 7 2/96 7 3/89 7 3/05 4 0/66 74 -3/33 32 
0/47 6/17 8 2/83 27 1/09 21 1/48 14 0/25 67 -1/94 33 
0/57 7/44 40 -0/78 49 -1/1 23 1/36 33 -0/15 45 -0/13 34 
1/48 19/26 23 0/97 2 5/35 20 1/65 17 0/18 57 -1/43 35 
-1/03 -13/4 60 -3/13 33 0/35 46 0/11 69 -1/02 59 -1/55 36 
0/22 2/83 44 -1/35 28 1/09 73 -2/58 41 -0/32 9 2/24 37 
-0/12 -1/59 45 -1/48 61 -3/69 33 0/84 44 -0/43 32 0/17 38 
0/57 7/45 31 0/18 66 -5/27 53 -0/33 32 -0/14 20 1/12 39 
0/99 12/84 30 0/25 51 -1/2 63 -0/86 18 0/15 30 0/23 40 
-0/06 -0/73 49 -1/58 54 -1/91 12 2/34 55 -0/73 54 -1/25 41 
0/65 8/41 41 -0/88 65 -5/2 16 1/98 24 0/01 56 -1/4 42 
0/69 8/94 15 1/9 43 -0/62 15 2 28 -0/07 28 0/41 43 
0/26 3/33 64 -3/45 56 -2/11 48 -0/08 63 -0/9 16 1/7 44 
-0/64 -8/29 32 0/16 78 -8/73** 75 -2/78 36 -0/16 12 2/02 45 
-1/55 -20/12 65 -3/58 64 -5/09 61 -0/74 53 -0/7 17 1/67 46 
1/3 16/85 26 0/72 62 -3/97 47 0/04 11 0/31 14 2 47 
0/58 7/51 43 -1/2 47 -1/02 50 -0/11 43 -0/37 47 -0/36 48 
-1/29 -16/77 51 -1/88 72 -6/46 51 -0/23 71 -1/08 43 -0/07 49 
0/11 1/44 33 0/06 73 -7/07* 25 1/3 38 -0/22 19 1/59 50 
-0/4 -5/15 38 -0/72 29 0/69 54 -0/37 60 -0/83 22 0/79 51 
0/04 0/53 48 -1/52 44 -0/73 38 0/61 47 -0/51 18 1/67 52 
0/41 5/27 34 -0/28 63 -4/83 11 2/34 30 -0/1 13 2/01 53 
-1/28 -16/61 78 -6/3 55 -2/11 49 -0/09 74 -1/45 5 2/74 54 
-1/3 -16/84 76 -5/17 50 -1/15 41 0/52 72 -1/1 69 -2 55 
1/16 15/07 35 -0/36 39 -0/38 74 -2/71 6 0/55 3 5/75 56 
0/5 6/5 16 1/71 70 -5/8 64 -0/92 29 -0/1 36 0/03 57 
0/01 0/09 20 1/49 41 -0/58 14 2/11 20 0/11 61 -1/63 58 
0/73 9/52 71 -4/25 58 -3/06 18 1/72 51 -0/59 8 2/34 59 
0/88 11/38 9 2/73 59 -3/14 67 -1/66 22 0/04 24 0/7 60 
-1/72 -22/41 67 -3/66 76 -7/92* 66 -1/13 66 -0/94 48 -0/48 61 
-0/2 -2/56 46 -1/49 40 -0/53 57 -0/5 58 -0/76 29 0/31 62 
-0/28 -3/62 13 2/22 69 -5/67 39 0/55 26 -0/04 70 -2/01 63 
-1/24 -16/13 18 1/58 15 3/03 58 -0/67 49 -0/56 75 -3/43 64 
-0/23 -2/93 24 0/89 60 -3/53 28 1/18 13 0/25 58 -1/49 65 
0/5 6/56 11 2/7 52 -1/37 5 3/46 37 -0/19 37 0/02 66 

-1/57 -20/42 61 -3/24 71 -5/9 35 0/79 59 -0/77 71 -2/1 67 
-1/01 -13/08 75 -4/94 42 -0/58 32 0/88 73 -1/13 11 2/07 68 
0/15 1/98 58 -2/98 57 -2/38 72 -2/29 46 -0/46 4 4/43 69 
-0/22 -2/87 28 0/59 67 -5/29 44 0/17 15 0/24 39 0/01 70 
-2/1 -27/3 69 -4/05 77 -8/55* 68 -1/76 64 -0/91 63 -1/66 71 
-0/52 -6/78 1 7/38 36 -0/17 10 2/5 5 0/58 76 -3/51 72 
-0/72 -9/32 37 -0/56 74 -7/49* 30 1 23 0/01 40 0/01 73 
0/63 8/16 5 3/6 13 3/25 40 0/55 1 0/78 44 -0/13 74 
0/05 0/63 72 -4/55 12 3/28 31 0/91 61 -0/86 34 0/05 75 
-0/6 -7/84 77 -5/96 68 -5/42 1 5/66 75 -1/54 35 0/04 76 
-0/23 -3/01 74 -4/87 24 1/73 4 3/86 78 -1/7 50 -0/86 77 
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-1/75 -22/78 56 -2/52 75 -7/66* 3 4/2 67 -1 73 -2/97 78 
ns** ،* ، ،*** ،****: ارتفاع بوته )%0001/0و  001/0، 1،5داری در سطح داری؛ و معنیبه ترتیب بیانگر عدم معنی .PH, cm( تعداد برگ ،)LN( طول بورگ ،)LL, cm( عورض بورگ ،)LW, cm( طوول دمبورگ ،)PL, 

cm( قطر ساقه ،)SD, cm( كلروفیل ،)Ch( روز تا گلدهی ،)DF, dayروز تا رسیدگی ،) (DM, day( قطر طبق ،)HD, cm( محتوای نسبی آب ،)RWC, %(محتوای روغن دانه ،)Oil, %( و عملكرد ،)Yield, gr) 
 

 SSRهای با نشانگر نرمال طیتحت شراصفات مورفولوژیک آفتابگردان دانه روغنی  یاصلاح ارزشبرآورد  .3تکمیلی  جدول

Rank DF Rank CH Rank SD Rank PL Rank LW Rank LL Rank LN Rank PH Genotype 
49 -1/42 77 -0/66 68 -0/05 73 -0/59 55 -0/34 41 -0/16 8 0/43 76 -6/42 1 
29 -0/41 47 -0/07 51 0/06 13 0/28 21 0/46 13 0/64 4 0/74 18 -0/99 2 
61 -1/83 24 0/44 77 -0/37 71 -0/57 69 -0/86 74 -1/34 13 0/22 58 -4/88 3 
3 1/6 4 0/93 37 0/16 57 -0/3 19 0/54 10 0/81 16 0/19 22 -1/79 4 
24 0/06 34 0/22 10 0/33 17 0/21 22 0/45 16 0/52 23 -0/05 11 -0/19 5 
16 0/34 5 0/87 34 0/17 55 -0/28 8 1 23 0/34 52 -0/79 45 -3/97 6 
10 0/74 3 1/14 1 0/53* 7 0/4 2 1/18 3 1/3 1 1/41 5 2/21 7 
1 3/24** 18 0/55 30 0/2 9 0/33 9 0/88 1 1/41 24 -0/06 8 1/33 8 
44 -1/09 60 -0/27 29 0/2 26 0/07 34 0/2 20 0/43 61 -0/96 25 -2 9 
72 -2/41 23 0/44 74 -0/09 30 0 72 -0/94 64 -0/91 70 -1/38 78 -10/30** 10 
2 2/35 6 0/87 4 0/39 44 -0/1 17 0/61 2 1/38 11 0/35 4 2/7 11 
57 -1/69 77 -0/71 16 0/28 10 0/31 40 0/07 35 -0/03 66 -1/11 27 -2/24 12 
38 -0/83 29 0/27 69 -0/08 68 -0/52 65 -0/7 69 -1/05 26 -0/11 66 -5/66 13 
68 -2/11 52 -0/16 35 0/17 54 -0/22 28 0/3 37 -0/06 49 -0/76 72 -6/07 14 
77 -3/50** 56 -0/18 28 0/21 31 -0/01 59 -0/44 47 -0/48 72 -1/58 64 -5/49 15 
56 -1/62 43 -0/02 53 0/05 40 -0/07 56 -0/39 54 -0/64 71 -1/39 39 -3/53 16 
15 0/4 20 0/52 23 0/24 43 -0/1 33 0/22 42 -0/31 48 -0/7 44 -3/96 17 
21 0/13 11 0/77 19 0/26 11 0/31 4 1/09 11 0/8 5 0/58 10 1/23 18 
13 0/63 13 0/7 32 0/2 65 -0/49 37 0/12 36 -0/03 62 -1/04 30 -2/54 19 
19 0/15 2 1/23 2 0/45 58 -0/33 18 0/59 26 0/25 34 -0/36 15 -0/58 20 
73 -2/51 31 0/24 40 0/15 64 -0/45 46 -0/16 56 -0/65 46 -0/63 47 -4/13 21 
35 -0/65 16 0/56 68 -0/06 49 -0/18 57 -0/39 53 -0/63 9 0/42 35 -3/14 22 
14 0/6 1 1/85* 13 0/31 18 0/21 14 0/72 12 0/71 6 0/55 16 -0/93 23 
8 1/04 8 0/81 62 0 51 -0/19 39 0/09 32 0/05 31 -0/29 33 -2/94 24 
6 1/32* 35 0/2 14 0/3 3 0/51 6 1/04 4 1/30* 10 0/35 40 -3/62 25 
20 0/15 9 0/79 33 0/19 27 0/05 27 0/39 38 -0/08 19 0/07 52 -4/46 26 
40 -0/86 67 -0/41 49 0/07 41 -0/08 61 -0/53 52 -0/6 29 -0/28 60 -4/99 27 
74 -3/09* 64 -0/33 46 0/11 33 -0/03 49 -0/21 63 -0/75 69 -1/38 20 -1/38 28 
58 -1/72 78 -0/88 38 0/16 32 -0/01 23 0/45 31 0/11 63 -1/04 69 -5/86 29 
52 -1/53 17 0/56 71 -0/08 52 -0/21 68 -0/83 66 -0/96 50 -0/77 61 -5/04 30 
65 -1/92 22 0/47 57 0/03 67 -0/51 71 -0/92 76 -1/55* 60 -0/94 70 -6 31 
32 -0/47 49 -0/13 6 0/36 39 -0/06 31 0/23 41 -0/23 44 -0/62 3 3/07 32 
59 -1/72 19 0/52 52 0/06 5 0/42 70 -0/88 70 -1/08 58 -0/91 37 -3/22 33 
50 -1/47 33 0/24 73 -0/09 47 -0/16 73 -0/97 65 -0/93 77 -2/12* 67 -5/66 34 
30 -0/42 42 0/05 5 0/36 8 0/38 1 1/23 5 1/08 42 -0/57 1 4/22 35 
69 -2/19 36 0/2 78 -0/47 63 -0/43 78 -2/15** 77 -2/07** 54 -0/8 65 -5/56 36 
4 1/54 58 -0/19 11 0/33 34 -0/04 15 0/65 8 0/96 14 0/22 6 1/51 37 
76 -3/26** 65 -0/36 24 0/23 59 -0/37 35 0/16 55 -0/64 18 0/09 48 -4/18 38 
75 -3/23** 45 -0/05 26 0/21 75 -0/71 41 0/06 58 -0/67 20 0 77 -7/71* 39 
67 -2/1 55 -0/17 54 0/05 53 -0/22 66 -0/74 67 -0/98 55 -0/8 54 -4/55 40 
36 -0/75 14 0/65 64 -0/03 77 -0/98* 75 -1 75 -1/45 35 -0/47 76 -7/63 41 
42 -1/02 70 -0/5 41 0/15 16 0/23 42 0/03 22 0/39 53 -0/8 26 -2/17 42 
66 -1/95 44 -0/02 12 0/31 20 0/18 24 0/45 17 0/5 59 -0/94 50 -4/37 43 
64 -1/87 41 0/1 55 0/04 73 -0/67 64 -0/62 68 -1/02 56 -0/88 57 -4/87 44 
7 1/06 30 0/26 56 0/04 38 -0/05 51 -0/27 39 -0/13 38 -0/49 36 -3/18 45 
9 1 57 -0/18 47 0/11 6 0/41 45 -0/08 14 0/6 36 -0/47 12 -0/44 46 
17 0/3 72 -0/52 15 0/3 1 0/77 10 0/85 7 0/97 39 -0/49 2 3/92 47 
25 -0/08 50 -0/13 20 0/25 12 0/3 12 0/78 34 -0/02 30 -0/28 24 -1/89 48 
37 -0/81 40 0/12 31 0/2 61 -0/38 38 0/1 27 0/2 43 -0/59 9 1/29 49 
53 -1/53 46 -0/06 3 0/4 4 0/45 3 1/18 19 0/46 27 -0/26 7 1/43 50 
34 -0/64 62 -0/27 44 0/13 56 -0/29 30 0/26 24 0/33 64 -1/06 34 -2/99 51 
11 0/69 54 -0/17 70 -0/08 25 0/09 44 -0/04 28 0/2 45 -0/62 19 -1/16 52 
26 -0/12 71 -0/5 36 0/17 42 -0/08 16 0/65 33 0 67 -1/13 32 -2/58 53 
51 -1/51 59 -0/19 58 0/03 21 0/17 29 0/27 30 0/13 76 -1/99* 29 -2/47 54 
63 -1/85 28 0/27 43 0/13 29 0/01 60 -0/48 60 -0/72 57 -0/89 59 -4/97 55 
62 -1/83 73 -0/52 27 0/21 28 0/04 26 0/43 21 0/4 17 0/12 28 -2/35 56 
60 -1/82 53 -0/16 25 0/22 2 0/53 13 0/76 18 0/49 78 -2/18** 56 -4/73 57 
46 -1/23 27 0/29 17 0/28 22 0/16 25 0/45 29 0/19 47 -0/68 21 -1/53 58 
49 -1/43 61 -0/27 63 -0/01 70 -0/53 58 -0/43 61 -0/72 37 -0/47 51 -4/41 59 
18 0/27 26 0/39 9 0/34 15 0/23 20 0/52 15 0/55 73 -1/64 14 -0/55 60 
47 -1/25 66 -0/4 42 0/14 37 -0/05 47 -0/19 46 -0/44 15 0/21 49 -4/3 61 
33 -0/51 21 0/48 39 0/16 66 -0/51 63 -0/56 43 -0/37 33 -0/34 43 -3/92 62 
70 -2/3 25 0/44 45 0/13 60 -0/37 43 0/03 50 -0/56 12 0/3 31 -2/55 63 
45 -1/2 68 -0/49 7 0/35 19 0/19 7 1/01 9 0/94 68 -1/23 41 -3/63 64 
31 -0/44 10 0/79 72 -0/09 62 -0/43 54 -0/33 51 -0/57 3 0/8 38 -3/34 65 
54 -1/57 39 0/12 66 -0/04 78 -1/02* 53 -0/32 72 -1/18 41 -0/55 53 -4/46 66 
55 -1/59 63 -0/29 75 -0/17 24 0/1 74 -0/97 57 -0/67 7 0/47 68 -5/86 67 
5 1/47 75 -0/61 48 0/08 48 -0/16 48 -0/2 45 -0/43 2 1/3 17 -0/94 68 
12 0/63 38 0/14 60 0/01 46 -0/15 67 -0/78 59 -0/69 65 -1/06 42 -3/73 69 
71 -2/36 74 -0/56 22 0/24 45 -0/1 36 0/14 49 -0/56 51 -0/78 63 -5/18 70 
39 -0/86 12 0/76 18 0/27 36 -0/04 32 0/23 44 -0/4 75 -1/79* 71 -6/03 71 
23 0/07 37 0/15 61 0 35 -0/04 50 -0/25 62 -0/73 74 -1/69* 55 -4/71 72 
27 -0/35 51 -0/15 8 0/34 23 0/11 5 1/08 6 1/05 40 -0/5 23 -1/83 73 
28 -0/36 48 -0/08 59 0/02 50 -0/19 76 -1/03 71 -1/11 21 -0/01 62 -5/12 74 
22 0/08 32 0/24 21 0/24 14 0/24 11 0/79 25 0/32 32 -0/3 13 -0/49 75 
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78 -3/69** 69 -0/49 76 -0/33 74 -0/67 77 -1/46 78 -2/10** 28 -0/26 74 -6/4 76 
43 -1/02 7 0/83 65 -0/04 76 -0/78 62 -0/53 73 -1/25 25 -0/11 73 -6/39 77 
41 -1 15 0/57 50 0/07 69 -0/53 52 -0/3 48 -0/51 22 -0/03 46 -4/13 78 

ns** ،* ، ،*** ،****: ارتفاع بوته )%0001/0و  001/0، 1،5داری در سطح داری؛ و معنیبه ترتیب بیانگر عدم معنی .PH, cm( تعداد برگ ،)LN( طول برگ ،)LL, cm( عرض برگ ،)LW, cm( طول دمبرگ ،)PL, 

cm( قطر ساقه ،)SD, cm( كلروفیل ،)Ch( روز تا گلدهی ،)DF, day( روز تا رسیدگی ،)DM, day( قطر طبق ،)HD, cm( محتوای نسبی آب ،)RWC, %(محتوای روغن دانه ،)Oil, %( و عملكرد ،)Yield, gr) 
 SSRهای گربا نشان نرمال طیتحت شراصفات مورفولوژیک آفتابگردان دانه روغنی  یاصلاح ارزشبرآورد  .3تکمیلی  جدولادامه 

Mean Sum Rank YIELD Rank OIL Rank RWC Rank DH Rank DM Genotype 
-1/27 -16/53 72 -8/16 28 -0/02 67 -0/43 70 -0/31 17 1/58 1 
0/91 11/8 11 6/85 3 2/31* 27 0/03 11 1/38 30 0/53 2 
-1/41 -18/38 65 -5/63 18 0/74 14 0/36 76 -1/16 73 -3/52* 3 
0/88 11/46 33 1/26 4 2/27** 55 -0/27 1 1/82* 4 4/24** 4 
0/57 7/4 20 4/77 23 0/11 34 -0/05 19 1/12 37 -0/1 5 
0/18 2/32 39 0/84 58 -1/88* 60 -0/31 42 0/48 3 5/51** 6 
1/44 18/75 7 9/3 50 -1/48 11 0/57 25 0/88 28 0/57 7 
2/2 28/54 5 9/57 14 0/8 51 -0/23 2 1/81* 1 8/71** 8 

-0/69 -8/99 60 -4/94 28 -0/15 31 0/01 37 0/57 53 -1/06 9 
-1/64 -21/38 58 -4/68 6 2/02* 41 -0/13 47 0/32 69 -3/31* 10 
1/98 25/72 9 8/11 22 0/29 70 -0/47 17 1/18 2 8/06** 11 
0/27 3/53 4 10/12 54 -1/76 4 0/81 13 1/34 60 -1/88 12 
-1/39 -18/11 73 -8/63 40 -0/91 56 -0/28 56 0/22 32 0/17 13 
-1/06 -13/73 50 -2/57 36 -0/65 54 -0/27 24 0/9 63 -2/23 14 
-0/71 -9/25 22 4/38 9 0/99 3 0/87 15 1/29 78 -5/31** 15 
-0/84 -10/98 43 -0/97 75 -3/77** 10 0/57 50 0/29 31 0/5 16 
-0/22 -2/84 42 -0/33 21 0/34 40 -0/11 14 1/31 41 -0/36 17 
0/84 10/93 24 4/07 5 2/18** 71 -0/47 46 0/37 42 -0/37 18 
-0/42 -5/42 51 -3/08 45 -1/17 64 -0/39 57 0/16 17 1/5 19 
0/3 3/87 36 1/12 32 -0/4 75 -0/6 5 1/67* 25 0/68 20 

-0/37 -4/85 18 5/45 12 0/91 22 0/08 54 0/27 72 -3/42* 21 
-0/43 -5/61 40 0/67 24 0/08 18 0/24 65 -0/06 66 -2/49 22 
1/34 17/39 6 9/53 1 3/04*** 15 0/35 12 1/34 49 -0/89 23 
0/56 7/32 15 6/26 16 0/77 72 -0/5 18 1/13 19 1/1 24 
0/93 12/03 10 7/62 7 1/04** 62 -0/37 4 1/67** 26 0/67** 25 
-0/11 -1/4 26 3/71 41 -0/94 68 -0/43 6 1/54* 64 -2/35 26 
-0/2 -2/64 23 4/26 57 -1/88* 16 0/34 51 0/29 11 2/03 27 
-0/12 -1/5 12 6/78 13 0/81 2 0/92 29 0/66 74 -3/63* 28 
-1/38 -17/95 69 -6/79 60 -1/9 24 0/07 62 -0/02 43 -0/52 29 
-1/02 -13/26 49 -2/49 19 0/49 30 0/01 66 -0/06 65 -2/36 30 
-1/34 -17/38 56 -4/47 39 -0/87 36 -0/07 32 0/59 55 -1/21 31 
0/12 1/55 38 1/04 17 0/76 38 -0/09 22 1/03 70 -3/34** 32 
-0/14 -1/81 27 3/59 11 0/93 1 0/93 41 0/49 50 -0/94 33 
-2/05 -26/7 74 -10/38 48 -1/32 29 0/03 77 -1/31 67 -2/56 34 
2/01 26/13 2 14/45* 2 2/74** 48 -0/17 3 1/80** 20 0/99 35 
-2/07 -26/87 76 -11/19 20 0/35 42 -0/13 75 -0/95 58 -1/48 36 
0/45 5/8 35 1/17 25 0/03 78 -0/82 31 0/6 38 -0/15 37 
-1/24 -16/07 47 -2/08 63 -2/19* 13 0/4 30 0/61 76 -4/46** 38 
-1/86 -24/16 72 -8/38 47 -1/28 12 0/4 26 0/87 75 -3/66** 39 
-0/88 -11/4 45 -1/21 34 -0/51 17 0/24 45 0/42 47 -0/82 40 
-2/02 -26/31 77 -11/49 70 -3/048** 50 -0/23 63 -0/03 34 0/12 41 
-0/23 -3/01 37 1/1 38 -0/83 58 -0/31 36 0/57 33 0/14 42 
-0/33 -4/33 25 3/91 59 -1/89 45 -0/15 27 0/77 54 -1/13 43 
-1/54 -20/03 62 -5/36 69 -3/04** 47 -0/15 72 -0/42 56 -1/26 44 
-0/65 -8/39 67 -6/45 31 -0/37 25 0/06 49 0/31 22 0/84 45 
0/92 11/92 13 6/78 33 -0/4 32 0 20 1/06 7 3/53* 46 
1/72 22/4 3 13/61 65 -2/27* 44 -0/14 23 1 5 4/11* 47 
0/13 1/64 14 6/29 78 -4/52** 65 -0/41 9 1/4 36 -0/06 48 
0/12 1/6 32 2/73 64 -2/22* 21 0/08 58 0/06 23 0/81 49 
1/04 13/58 1 15/47* 56 -1/83 8 0/69 35 0/58 71 -3/39 50 
0/41 5/28 16 6/24 15 0/79 28 0/03 16 1/26 18 1/49 51 
0/01 0/1 34 1/18 49 -1/45 52 -0/25 61 0/01 14 1/7 52 
-0/67 -8/75 48 -2/11 74 -3/74*** 43 -0/14 52 0/29 29 0/54 53 
0/07 0/87 17 6/03 29 -0/2 37 -0/08 8 1/46 45 -0/79 54 
-1/39 -18/1 64 -5/6 66 -2/28* 20 0/13 64 -0/05 59 -1/83 55 
-0/04 -0/53 19 4/86 62 -2/02 35 -0/06 43 0/48 40 -0/3 56 
-0/82 -10/6 30 3/34 73 -3/67** 63 -0/38 53 0/28 68 -3/28** 57 
0/26 3/33 21 4/39 37 -0/67 73 -0/58 33 0/59 15 1/67 58 
-1/17 -15/22 61 -5/35 42 -0/98 69 -0/44 28 0/68 48 -0/85 59 
0/31 4/09 28 3/53 67 -2/62** 59 -0/31 21 1/03 10 2/34 60 
-0/94 -12/25 54 -4/09 46 -1/27 61 -0/32 39 0/51 46 -0/81 61 
-1/2 -15/56 59 -4/93 72 -3/63** 76 -0/75 48 0/32 51 -0/99 62 
-1/13 -14/64 53 -3/15 71 -3/55** 77 -0/77 69 -0/31 61 -1/98 63 
0/6 7/84 8 8/94 10 0/96 5 0/74 7 1/52* 39 -0/28 64 

-0/48 -6/29 55 -4/16 43 -1/01 53 -0/27 67 -0/13 8 2/89 65 
-1/7 -22/15 75 -10/4 44 -1/04 19 0/17 73 -0/53 57 -1/33 66 
-1/84 -23/98 78 -12/15 55 -1/81 23 0/08 71 -0/4 44 -0/72 67 
0/02 0/31 46 -2/07 52 -1/52 67 -0/43 60 0/03 6 3/79* 68 
-0/34 -4/48 44 -1/1 30 -0/23 9 0/67 59 0/06 13 1/74 69 
-0/96 -12/45 41 0/46 77 -3/93** 7 0/71 40 0/5 52 -1/04 70 
-0/34 -4/44 31 3/09 8 1/03 39 -0/1 10 1/4 62 -2 71 
-0/91 -11/82 66 -5/87 51 -1/50** 6 0/74 55 0/22 12 1/77** 72 
-0/23 -3/02 52 -3/09 68 -2/98** 26 0/04 34 0/58 9 2/68 73 
-0/91 -11/8 57 -4/66 35 -0/51 33 -0/01 38 0/54 24 0/74 74 
0/44 5/71 29 3/41 26 -0/01 46 -0/15 44 0/43 21 0/9 75 
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-2/5 -32/44 70 -8/03 61 -1/94* 49 -0/21 78 -1/57* 77 -5/29** 76 
-1/52 -19/73 63 -5/49 76 -3/90** 57 -0/28 74 -0/7 35 -0/05 77 
-1/09 -14/18 68 -6/57 53 -1/60* 74 -0/59 68 -0/19 27 0/64 78 

ns** ،* ، ،*** ،****: 0001/0و  001/0، 1،5داری در سطح داری؛ و معنیبه ترتیب بیانگر عدم معنی%( ارتفاع بوته .PH, cm تعداد ،)( برگLN( طول برگ ،)LL, cm( عرض برگ ،)LW, cm( طول دمبرگ ،)PL, 

cm( قطر ساقه ،)SD, cm( كلروفیل ،)Ch( روز تا گلدهی ،)DF, day( روز تا رسیدگی ،)DM, day( قطر طبق ،)HD, cm( محتوای نسبی آب ،)RWC, %(محتوای روغن دانه ،)Oil, %( و عملكرد ،)Yield, gr) 
 SSRای هبا نشانگر تنش خشكی طیتحت شراصفات مورفولوژیک آفتابگردان دانه روغنی  یاصلاح ارزشورد برآ .4تکمیلی  جدول

Rank DF Rank CH Rank SD Rank PL Rank LW Rank LL Rank LN Rank PH Genotype 
58 -0/64 42 -0/02 18 -0/01 11 0/05 8 0/46 2 0/92 10 0/26 67 -2/95 1 
48 -0/52 1 0/81 32 -0/03 18 -0/02 34 0/08 23 0/25 6 0/57 24 -0/36 2 
62 -0/77 63 -0/35 77 -0/11 75 -0/48 60 -0/31 62 -0/28 51 -0/9 52 -1/86 3 
12 0/69 34 0/19 10 0/02 49 -0/22 16 0/29 19 0/34 17 0/09 31 -0/87 4 
40 -0/27 38 0/09 23 -0/01 22 -0/04 17 0/29 24 0/21 32 -0/44 13 0/5 5 
29 0/06 59 -0/27 22 -0/01 8 0/07 6 0/49 11 0/5 18 -0/03 46 -1/41 6 
51 -0/59 5 0/75 11 0 50 -0/22 65 -0/36 66 -0/36 15 0/12 14 0/45 7 
3 1/68 48 -0/07 2 0/05 1 0/38 2 0/68 2 0/89 4 0/64 17 -0/04 8 
45 -0/44 76 -0/7 41 -0/04 25 -0/04 50 -0/1 36 0/03 47 -0/84 37 -1/26 9 
77 -1/8 22 0/35 65 -0/07 26 -0/04 47 -0/08 42 -0/05 48 -0/87 78 -4/83 10 
8 0/98 53 -0/18 6 0/04 3 0/24 3 0/52 3 0/71 3 0/89 4 1/96 11 
42 -0/37 62 -0/34 20 -0/01 34 -0/08 20 0/23 30 0/08 76 -2/08* 67 -3 12 
39 -0/26 4 0/75 68 -0/08 51 -0/22 61 -0/31 60 -0/25 30 -0/36 55 -1/92 13 
63 -0/81 67 -0/42 18 -0/01 48 -0/19 4 0/51 12 0/5 45 -0/72 69 -3/13 14 
75 -1/43 58 -0/26 19 -0/01 55 -0/23 33 0/09 33 0/06 75 -1/97* 74 -3/48 15 
33 -0/13 55 -0/18 66 -0/07 28 -0/06 53 -0/12 57 -0/22 63 -1/46 63 -2/42 16 
18 0/34 25 0/29 49 -0/05 59 -0/26 57 -0/26 69 -0/49 68 -1/72 59 -2/2 17 
44 -0/41 32 0/19 42 -0/04 66 -0/32 55 -0/21 44 -0/07 22 -0/17 2 3/01 18 
15 0/52 16 0/51 15 0 19 -0/03 18 0/24 17 0/35 19 -0/08 20 -0/17 19 
28 0/06 30 0/2 1 0/06 15 0 1 0/72 13 0/46 20 -0/1 9 0/9 20 
72 -1/19 57 -0/22 38 -0/04 64 -0/32 31 0/1 26 0/18 34 -0/45 19 -0/1 21 
61 -0/75 27 0/22 33 -0/03 73 -0/44 62 -0/32 63 -0/32 39 -0/58 42 -1/34 22 
50 -0/59 20 0/38 16 -0/01 62 -0/31 45 -0/06 47 -0/15 23 -0/18 21 -0/17 23 
4 1/37 24 0/3 61 -0/06 57 -0/24 35 0/07 28 0/13 42 -0/65 18 -0/07 24 
23 0/26 29 0/21 36 -0/03 53 -0/23 28 0/14 16 0/37 13 0/14 35 -1/11 25 
55 -0/63 2 0/8 39 -0/04 60 -0/27 51 -0/1 54 -0/21 35 -0/52 41 -1/31 26 
59 -0/7 69 -0/47 56 -0/06 13 0/01 41 -0/03 41 -0/04 43 -0/66 51 -1/81 27 
65 -0/85 70 -0/49 21 -0/01 68 -0/34 69 -0/53 55 -0/22 50 -0/89 43 -1/37 28 
66 -1 72 -0/57 64 -0/07 54 -0/23 49 -0/08 53 -0/21 74 -1/97 75 -3/61 29 
58 -0/65 28 0/21 34 -0/03 69 -0/34 74 -0/63 74 -0/58 52 -1 64 -2/49 30 
69 -1/09 6 0/73 58 -0/06 58 -0/26 64 -0/36 72 -0/54 37 -0/56 36 -1/23 31 
24 0/19 39 0/09 3 0/05 36 -0/09 32 0/09 37 0/03 71 -1/82 8 0/91 32 
56 -0/64 50 -0/12 25 -0/02 47 -0/18 77 -0/81 75 -0/6 38 -0/57 44 -1/4 33 
60 -0/7 64 -0/38 75 -0/1 70 -0/36 78 -0/82 78 -0/8 59 -1/32 73 -3/34 34 
22 0/29 36 0/11 24 -0/01 29 -0/06 9 0/43 14 0/4 61 -1/35 1 3/06 35 
64 -0/81 10 0/65 73 -0/09 24 -0/04 76 -0/73 71 -0/53 26 -0/22 57 -2/04 36 
5 1/26 47 -0/07 8 0/03 42 -0/15 11 0/4 8 0/53 60 -1/34 6 1/53 37 
78 -2/03* 35 0/17 51 -0/05 76 -0/5 63 -0/36 61 -0/28 41 -0/64 53 -1/87 38 
76 -1/79 52 -0/14 37 -0/04 77 -0/54* 36 0/05 40 0 25 -0/21 68 -3/08 39 
68 -1/05 46 -0/07 76 -0/1 71 -0/36 75 -0/69 77 -0/66 64 -1/51 47 -1/46 40 
27 0/08 7 0/69 71 -0/08 63 -0/32 58 -0/27 64 -0/35 40 -0/61 60 -2/27 41 
34 -0/14 49 -0/1 30 -0/03 4 0/19 13 0/39 7 0/58 2 1/04 28 -0/54 42 
37 -0/16 56 -0/21 4 0/04 9 0/06 15 0/34 5 0/59 36 -0/53 40 -1/31 43 
52 -0/61 31 0/2 52 -0/05 27 -0/05 30 0/1 34 0/06 8 0/38 33 -0/99 44 
14 0/56 3 0/77 57 -0/06 45 -0/16 67 -0/39 45 -0/14 53 -1/02 58 -2/05 45 
2 1/88 33 0/19 50 -0/05 16 -0/01 68 -0/39 52 -0/19 33 -0/45 12 0/51 46 
6 1/13 43 -0/03 47 -0/05 5 0/18 38 0/03 31 0/07 27 -0/24 3 2/7 47 
16 0/46 18 0/5 72 -0/08 35 -0/08 39 0/02 51 -0/18 56 -1/1 11 0/55 48 
17 0/38 65 -0/41 48 -0/05 40 -0/13 21 0/23 21 0/3 28 -0/3 5 1/83 49 
43 -0/38 73 -0/59 14 0 61 -0/28 27 0/15 46 -0/14 66 -1/55 30 -0/79 50 
13 0/6 68 -0/44 31 -0/03 32 -0/07 10 0/43 6 0/58 46 -0/8 38 -1/29 51 
1 2/24* 54 -0/18 27 -0/02 67 -0/33 56 -0/26 38 0/02 72 -1/89 23 -0/26 52 
25 0/19 60 -0/29 70 -0/08 23 -0/04 40 0 49 -0/15 57 -1/18 26 -0/46 53 
7 1/06 45 -0/06 13 0 33 -0/07 25 0/18 25 0/21 78 -20/24 49 -1/64 54 
67 -1/02 12 0/59 67 -0/07 37 -0/1 59 -0/29 59 -0/25 31 -0/39 54 -1/9 55 
31 0/01 78 -0/79 40 -0/04 17 -0/02 14 0/37 4 0/67 16 0/1 22 -0/19 56 
35 -0/14 8 0/65 46 -0/05 7 0/1 26 0/16 27 0/16 70 -1/8 48 -1/6 57 
30 0/03 19 0/46 45 -0/05 21 -0/04 43 -0/06 43 -0/06 55 -1/05 16 0/24 58 
19 0/34 44 -0/05 12 0 12 0/02 19 0/24 9 0/51 24 -0/18 45 -1/4 59 
11 0/76 17 0/51 7 0/03 2 0/28 8 0/45 10 0/5 58 -1/29 32 -0/91 60 
70 -1/11 15 0/51 62 -0/07 31 -0/06 54 -0/19 56 -0/22 21 -0/13 27 -0/52 61 
36 -0/16 37 0/1 5 0/04 43 -0/15 23 0/22 29 0/12 69 -1/72 39 -1/3 62 
49 -0/52 13 0/54 9 0/02 6 0/11 5 0/49 20 0/33 12 0/17 10 0/84 63 
20 0/33 71 -0/52 28 -0/02 52 -0/22 29 0/13 22 0/26 73 -1/89* 70 -3/19 64 
47 -0/51 21 0/37 63 -0/07 46 -0/18 52 -0/12 32 0/06 5 0/6 29 -0/61 65 
53 -0/62 77 -0/75 29 -0/03 74 -0/47 37 0/05 48 -0/15 29 -0/33 62 -2/41 66 
74 -1/24 23 0/31 74 -0/1 11 0/05 70 -0/55 68 -0/39 11 0/18 77 -4/15 67 
26 0/1 14 0/54 35 -0/03 14 0 48 -0/08 58 -0/23 7 0/53 34 -1/08 68 
9 0/98 51 -0/14 60 -0/06 72 -0/39 72 -0/6 70 -0/5 77 -2/13* 76 -3/9 69 
71 -1/15 40 -0/01 55 -0/06 44 -0/16 42 -0/03 50 -0/17 54 -1/04 71 -3/21 70 
73 -1/19 26 0/27 43 -0/04 56 -0/24 46 -0/07 65 -0/36 49 -0/87 50 -1/78 71 
32 -0/09 74 -0/61 54 -0/06 39 -0/12 44 -0/06 39 0/01 62 -1/41 72 -3/34 72 
10 0/81 75 -0/65 26 -0/02 65 -0/32 22 0/22 15 0/38 67 -1/67 56 -1/94 73 
46 -0/51 11 0/6 44 -0/04 38 -0/12 66 -0/37 67 -0/38 44 -0/69 61 -2/29 74 
41 -0/33 9 0/65 69 -0/08 30 -0/06 73 -0/6 76 -0/6 1 1/16 15 0/25 75 
54 -0/63 42 -0/03 78 -0/14 78 -0/56* 71 -0/56 73 -0/57 65 -1/53 65 -2/75 76 
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38 -0/19 61 -0/3 59 -0/06 41 -0/14 24 0/22 35 0/04 14 0/12 25 -0/43 77 
21 0/32 66 -0/41 53 -0/06 20 -0/03 12 0/4 18 0/35 10 0/2 7 1/27 78 

ns** ،* ، ،*** ،****: 0001/0و  001/0، 1،5داری در سطح داری؛ و معنیبه ترتیب بیانگر عدم معنی%( ارتفاع بوته .PH, cm( تعداد برگ ،)LN( طول برگ ،)LL, cm( عرض برگ ،)LW, cmطول دم ،)( برگPL, 

cm( قطر ساقه ،)SD, cm( كلروفیل ،)Ch( روز تا گلدهی ،)DF, day( روز تا رسیدگی ،)DM, day( قطر طبق ،)HD, cm( محتوای نسبی آب ،)RWC, %(محتوای روغن دانه ،)Oil, %( و عملكرد ،)Yield, gr) 

 SSRهاي شانگربا ن تنش خشكی طيتحت شراه روغنی صفات مورفولوژيك آفتابگردان دان یاصلاح ارزشبرآورد . 4تكميلي  جدولادامه 
Mean SUM Rank Yield Rank Oil Rank RWC Rank DH Rank DM Genotype 

0.1 1.3 53 -0.1 24 0.28 10 3.14** 24 0.17 36 -0.26 1 
0.31 4.04 12 0.7 5 2.02 35 1.40** 7 0.47 56 -1.33 2 
-0.46 -6.02 28 0.21 11 1.3 75 -0.63** 62 -0.22 60 -1.63 3 
0.49 6.32 40 0.1 2 2.96** 51 0.93** 60 -0.19 4 1.99 4 
0.21 2.79 13 0.68 26 0.11 34 1.46** 1 0.64 40 -0.45 5 
0.17 2.21 39 0.1 41 -0.98 24 1.89** 38 0 5 1.81 6 
-0.15 -1.98 4 1.02 61 -2.01 23 2.07** 16 0.29 77 -3.14* 7 
0.99 12.93 37 0.12 8 1.36 13 2.79** 15 0.3 1 4.13** 8 
-0.28 -3.6 32 0.18 31 -0.28 69 -0.04** 12 0.36 39 -0.43 9 
-0.38 -4.89 64 -0.36 4 2.08 5 3.39** 71 -0.35 71 -2.26 10 
0.96 12.42 36 0.14 21 0.39 6 3.31** 3 0.52 2 2.92* 11 
-0.19 -2.42 6 0.96 38 -0.85 10 3.08** 9 0.45 42 -0.51 12 
-0.29 -3.73 72 -0.62 43 -1.04 30 1.72** 75 -0.47 45 -0.67 13 
-0.29 -3.71 29 0.19 30 -0.21 42 1.17** 22 0.18 48 -0.79 14 
-0.19 -2.48 2 1.22 6 1.67 3 3.42** 6 0.48 67 -2.03 15 
-0.28 -3.65 58 -0.23 73 -3.44** 1 4.59** 39 -0.02 24 0.12 16 
-0.22 -2.81 51 -0.1 27 0.08 25 1.87** 72 -0.4 26 0.07 17 
0.1 1.26 42 0.03 13 1.23 77 -0.89** 44 -0.06 53 -1.02 18 
0.09 1.22 53 -0.16 52 -1.4 43 1.14** 65 -0.24 18 0.53 19 
0.36 4.71 26 0.26 22 0.31 31 1.62** 30 0.09 23 0.14 20 
-0.17 -2.16 14 0.59 17 0.83 49 0.94** 26 0.1 74 -2.58 21 
-0.2 -2.56 9 0.9 16 0.83 46 0.99** 13 0.32 69 -2.05 22 
0.2 2.6 1 1.22 1 3.31*** 38 1.28** 19 0.23 73 -2.36 23 
0.29 3.75 33 0.16 18 0.69 47 0.98** 46 -0.08 8 1.16 24 
0.09 1.11 11 0.74 20 0.51 59 0.62** 14 0.32 49 -0.83 25 
-0.31 -4.06 25 0.31 59 -1.89* 29 1.74** 43 -0.06 65 -1.88 26 
-0.21 -2.67 21 0.46 55 -1.6 44 1.12** 8 0.46 16 0.65 27 
-0.37 -4.81 41 0.09 19 0.68 65 0.21** 49 -0.12 52 -0.97 28 
-0.7 -9.15 31 0.18 58 -1.74 33 1.51** 29 0.09 58 -1.44 29 
-0.4 -5.16 19 0.48 15 0.89 74 -0.29** 42 -0.03 46 -0.71 30 
-0.32 -4.16 62 -0.32 47 -1.21 20 2.30** 69 -0.33 54 -1.24 31 
0.03 0.4 57 -0.23 7 1.53 71 -0.09** 67 -0.28 28 0.02 32 
-0.24 -3.14 16 0.54 10 1.3 57 0.79** 52 -0.13 55 -1.3 33 
-0.8 -10.43 76 -0.87 56 -1.71 48 0.97** 77 -0.64 38 -0.36 34 
0.64 8.28 5 0.97 3 2.58** 50 0.93** 4 0.51 19 0.41 35 
-0.24 -3.09 77 -1.02 29 -0.17 14 2.70** 74 -0.43 37 -0.36 36 
0.25 3.3 49 -0.08 23 0.28 73 -0.15** 33 0.04 12 1.02 37 
-0.83 -10.81 50 -0.09 62 -2.03* 55 0.85** 54 -0.14 78 -3.84** 38 
-0.58 -7.5 30 0.18 39 -0.9 22 2.09** 47 -0.09 76 -3.06** 39 
-0.49 -6.36 18 0.53 35 -0.71 37 1.38** 28 0.1 64 -1.76 40 
-0.39 -5.12 73 -0.78 66 -2.57** 28 1.77** 76 -0.56 22 0.15 41 
0.14 1.76 69 -0.52 42 -0.99 27 1.78** 20 0.23 32 -0.12 42 
-0.21 -2.69 8 0.93 51 -1.38 78 -0.93** 11 0.37 41 -0.5 43 
-0.32 -4.17 71 -0.58 68 -2.76** 26 1.86** 70 -0.34 57 -1.39 44 
-0.08 -1.09 60 -0.26 46 -1.19 4 3.41** 63 -0.23 36 -0.34 45 
0.22 2.89 55 -0.19 33 -0.5 41 1.18** 61 -0.19 9 1.12 46 
0.27 3.47 38 0.11 65 -2.40* 63 0.36** 5 0.5 10 1.1 47 
-0.37 -4.84 34 0.15 78 -4.76** 58 0.76** 57 -0.17 50 -0.89 48 
0.03 0.37 47 -0.04 64 -2.27* 62 0.49** 32 0.05 21 0.3 49 
-0.45 -5.89 7 0.93 50 -1.3 66 0.21** 21 0.19 72 -2.34 50 
0.13 1.66 44 0.02 14 0.91 56 0.79** 51 -0.13 11 1.09 51 
-0.05 -0.61 61 -0.3 54 -1.59 70 -0.08** 66 -0.26 3 2.33 52 
-0.45 -5.9 17 0.54 74 -3.48*** 76 -0.79** 31 0.08 34 -0.23 53 
-0.04 -0.57 20 0.48 25 0.27 64 0.26** 45 -0.08 6 1.36 54 
-0.56 -7.28 56 -0.21 69 -3.12** 15 2.63** 55 -0.16 75 -3.00* 55 

0 0.01 35 0.14 63 -2.22 32 1.51** 2 0.56 31 -0.08 56 
-0.57 -7.4 23 0.37 77 -4.34** 45 1.05** 36 0.02 66 -1.98 57 
-0.01 -0.14 46 -0.01 44 -1.08 21 2.24** 58 -0.17 44 -0.6 58 

0 0.05 68 -0.49 40 -0.94 36 1.40** 40 -0.02 17 0.64 59 
0.12 1.56 45 0.02 67 -2.69** 8 3.23** 50 -0.12 14 0.81 60 
-0.47 -6.06 48 -0.06 60 -1.92* 72 -0.12** 53 -0.13 68 -2.04 61 
-0.33 -4.32 54 -0.17 72 -3.40*** 18 2.42** 59 -0.17 33 -0.14 62 
-0.21 -2.74 66 -0.42 71 -3.21** 61 0.60** 64 -0.24 59 -1.46 63 
-0.08 -1.07 3 1.13 12 1.25 40 1.19** 10 0.41 27 0.07 64 
0.04 0.53 59 -0.24 48 -1.25 17 2.51** 37 0.01 29 -0.04 65 
-0.48 -6.27 63 -0.36 36 -0.72 54 0.86** 73 -0.42 51 -0.93 66 
-0.52 -6.76 67 -0.48 57 -1.74 11 2.94** 25 0.12 63 -1.71 67 
-0.03 -0.33 70 -0.56 45 -1.1 39 1.28** 48 -0.1 20 0.41 68 
-0.15 -1.92 24 0.34 28 -0.17 2 3.99** 41 -0.03 15 0.69 69 
-0.62 -8.09 22 0.38 76 -4.08**** 12 2.89** 17 0.24 62 -1.69 70 
-0.27 -3.54 15 0.57 9 1.36 53 0.89** 35 0.02 70 -2.11 71 
-0.16 -2.06 10 0.83 34 -0.58 7 3.29** 24 0.14 30 -0.06 72 
-0.18 -2.31 27 0.22 70 -3.17** 19 2.35** 18 0.24 7 1.24 73 
-0.18 -2.36 43 0.03 32 -0.49 16 2.52** 27 0.1 47 -0.72 74 
-0.03 -0.36 65 -0.37 37 -0.78 52 0.91** 34 0.03 43 -0.54 75 
-0.93 -12.03 78 -1.36 53 -1.52 68 0.06** 78 -0.8 61 -1.64 76 
-0.37 -4.75 75 -0.83 75 -3.55*** 60 0.61** 68 -0.32 25 0.08 77 
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0.06 0.83 74 -0.79 49 -1.28 67 0.08** 56 -0.16 13 0.95 78 

ns** ،* ، ،*** ،****: 0001/0و  001/0، 1،5داری در سطح داری؛ و معنیبه ترتیب بیانگر عدم معنی%( ارتفاع بوته .PH, cm( تعداد برگ ،)LN( طول بورگ ،)LL, cm)( عورض بورگ ،LW, cm( طوول دمبورگ ،)PL, 

cm( قطر ساقه ،)SD, cm( كلروفیل ،)Ch( روز تا گلدهی ،)DF, day( روز تا رسیدگی ،)DM, day( قطر طبق ،)HD, cm( محتوای نسبی آب ،)RWC, %(محتوای روغن دانه ،)Oil, %( و عملكرد ،)Yield, gr) 
 
 

 

 گیرینتیجه

دو  در مجموعِ یاصلاح یهاشارز یهابا توجه به مجموع رتبه
صوفات  كولِ گورفتن نظر در باو نرمال و تنش خشكی  طیشرا

مبتنوی  و میكروساتلیت یهر دو نشانگر مولكول ومورد مطالعه 
از ارزش  35و  11، 8 هایپیژنوت بیبر رتروترنسپوزون به ترت

با توجه  هاژنوتیپ نیا نیبنابرا ؛دنباشیبالا برخوردار م یاصلاح
نرمال و تنش و با هر دو نشوانگر  طیتحت هر دو شرا هنكیبه ا

 ،برخوردارنوود بووالا یاصوولاح ارزش ازمجموووع  در یمولكووول

 والودین عنووان بوهتواننود مویبوده و  یارزشمند هایژنوتیپ
 معرفوی ینژادبوه یهابرناموه در صوفات اصلاح یبرا مطلوب
بور  مبتنوی نشوانگرهایمطالعوه  نیوا  یاسواس نتوا بر. شوند
بووا ارزش  یهوواپیژنوت یمعرفوو در توانمنوودرنسووپوزون رتروت
برگ، طول برگ، طول دمبرگ  تعدادصفات  یبالا برا یاصلاح

 یمعرفوو در توانمنوود SSR نشووانگرهای و یدگیو روز تووا رسوو
بوتوه،  ارتفواع صوفات یبرا بالا یاصلاح ارزش با یهاپیژنوت

 . بودندروغن  یو محتوا یدگیطول دمبرگ، روز تا رس
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A B S T R A C T 
Salinity is one of the most important environmental stresses that disrupt the natural growth of 

plants. Plant use different mechanisms to cope with stress conditions, such as salinity, in which 

changes in protein expression is the most important one at molecular level. Changes in protein 

expression depends on their physicochemical changes such as half- life, stability index, iso-

electric point, molecular weight, extinction coefficient etc. Furtermore, identification of 

motifs, patterns and protein domains make it possible to predict changes in the conformation, 

structure and  proteins functions. In this research was selected a number of changed protein in 

expression under salinity stress in wheat based on the previous proteomic studies for further 

was selected bioinformatic analysis. Study Physicochemical properties of proteins by 

ProtParam software, identification of domains by InterProScan and CDD, identification 

patters for prediction of post translational modification by ScanProsite, similarity by Blast, 

alignment of similar proteins for identification of conserved block was performed by T-

Coffee. Out of the 25 proteins associated with salinity stress, 20 proteins have a half-life more 

than 20 hours. The molecular weight of these proteins was varied  between 13 to 117 kDa and 

15 protein showed instability index of less than 40 and therefore classified as stable proteins. 

Investigation of proteins using TMHMM and Protscale softwares, it was found that 

Aquaporins, Plasma membrane intrinsic proteins, Plasma membrane ATPase and Rust 

resistance kinase Lr10 are highly hydrophobic proteins, whose major structure located inside 

the membranes. Out of 25 proteins, 8 proteins were selected and analyzed for identification of 

patterns, domains, structure and function. α-tubulin as a monomer participates with -tubulin 

to make  α-tubulin dimer. Tubulin create a major part of microtubules that are essential for 

cell growth and division. This protein consisted of one pattern, Tubulin subunits alpha, beta 

and gamma signature domain  namly PLN00221. For the Triosphosphate isomerase protein, a 

domain called TIM, which is involved in the catalytic mechanism and for the Calmodulin 

protein a domain called PTZ00184 was identified which is a calcium binding domain. For the 

Putative glycine decarbixylase subunit a domain called PRK01202 has been identified that has 

carboxylase activity. For Cu/Zn superoxide dismutase protein the domain called as SOD is 

involved in the absorption of superoxide. For Fructose-bisphosphate aldolase protein, the 

catalytic converter domain was identified as PLV02455 and for Hsp 70- Hsp 90 organizing 

protein, STI1 domain was identified with ATPase property. For the 2- Cys peroxiredoxin BAS 

1 protein, for the PRX-Typ 2 cys domain that plays an important role in regulating oxidation- 

cell reduction. 
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 چکیده
شود. گیاه های محیطی است که باعث اختلال در رشد طبیعی گیاهان میترین تنششوری یکی از مهم

ترین مهمگیرد که از های مختلفی را به کار میزا، از جمله تنش شوری مکانیسمبرای مقابله با شرایط تنش
ها در گرو تغییرات فیزیکوشیمیایی ها است. تغییر بیان پروتئینآنها در سطح مولکولی، تغییر در بیان پروتئین

آنها مثل نیمه عمر، شاخص پایداری، نقطه ایزوالکتریک، وزن مولکولی و ضریب خاموشی است. در این 
های ی در گندم برای تجزیه و تحلیلهای دارای تغییر بیان تحت تنش شورپژوهش تعدادی از پروتئین

پروتئین  20پروتئین مرتبط با تنش شوری مورد مطالعه، تعداد  25از بین . بیوانفورماتیکی استفاده شده است
کیلو دالتون بوده  117تا  13ها بین ساعت بودند. وزن مولکولی این پروتئین 20دارای نیمه عمر بیشتر از 

های درگیر در تنش از بین پروتئین داشته و پایدار برآورد شدند. 40کمتر از پروتئین شاخص ناپایداری  15و 
توبولین  -α توبولین در یک دایمر به نام - توبولین به عنوان یک مونومر به همراه -α شوری گندم
کند که برای رشد و تقسیم سلولی ها را ایجاد میکند. توبولین، بخش عمده میکروتوبولشرکت می

 Tubulin subunits alpha, beta and gammaند. این پروتئین دارای یک الگو به ناماضروری

signature  و یک دمین به نامPLN00221 ایزومراز، دمینی با نام باشد. برای پروتئین تریوزفسفاتمی
TIM- like beta/ alpha barrel domains  که در مکانیسم کاتالیزوری نقش دارد و برای پروتئین

باشد. برای شناسایی شد که دمین متصل شونده به کلسیم می PTZ00184مودولین یک دمین به نام کال
شناسایی شد که  PRK01202دمینی به نام  Putative glycine decarboxylse subunitپروتئین

 PRX- Typ 2دمین  Cys proxiredoxin BAS 1-2فعالیت کربوکسیلازی دارد. برای پروتئین 

cys که احیای سلولی دارد. این پژوهش نشان داد  -شد که نقش مهمی در تنظیم اکسیداسیون شناسایی
های فیزیکی و شیمیایی بسیار متفاوت از هم را در بر های با ویژگیتنش شوری طیف وسیعی از پروتئین

ر طولانی های با وزن مولکولی سنگین و سبک، پایدار و ناپایدار، دارای نیمه عمگیرد و شامل پروتئینمی
 شود.و کوتاه و دارای نقطه ایزوالکتریک متفاوت از هم می
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 مقدمه
نده دهنده یک پروتئین، مشخص کنزنجیره اسیدهای آمینه تشکیل

که  خاص استتتت  عملکردی ویژه دارد و یک مولکول پروتئینی 
خواص زیستتتی آن، ناشتتی از شتتکل ستته بعدی القا شتتده توستتط 

سهردیف شکل  ست و  سیدآمینه در تعامل با محیط ا بعدی های ا
قا نهایی مولکول پروتئین به طور انحصتتتاری توستتتط توالی آن ال

ی مهمی تغییرات مولکول(. 2011)کلاوری و نوتردام،  گرددمی
سلول شرایط خاص در  دهد که یکی از آن ای زنده رخ میهتحت 

. (2004استتر، )تورهان و ب های محیطی استتتشتترایط خاص تنش
مل محدود تنش شتتتوری یکی از نده محیطی در مهمترین عوا کن

شرایط تنش ست. گیاه برای مقابله با  زا، از جمله تنش تولید گندم ا
گیرد که از مهمترین های مختلفی را به کار میشتتوری، مکانیستتم

)دوروتی و ها استتت در ستتطح مولکولی، تغییر در بیان پروتئین آنها
 (.2005رامانجولو، 

لی توا جود در تعتتداد  مو نون UniProtهتتای  ک بتته  هم ا
شناسان هم با پروتئین رسیده است، از طرفی زیست 250322721

سعی در تفسیر  نسبتاستفاده از ابزارهای بیوانفورماتیکی به همان 
ند عات انبوه دار کاران،  این اطلا کانتلی و هم نابراین  (.2021) ب

با ها و تجزیه و تحلیل آنفراخوانی این داده ها نه تنها اطلاعات 
ها را ارائه ارزشتتی از خصتتوصتتیات ستتاختاری و عملکردی پروتئین

تا حد زیادی می نه کارهای آزمایشتتتگاهی را نیز  دهد بلکه هزی
 (.2004)بتتاتتتمتتن و هتتمتتکتتاران،  دهتتدمتتیکتتاهتتش 

UniPortKB/Swiss-Port های پروتئینی با کیفیت مناسب توالی
دهد همراه اطلاعات عملکردی آنها را ارائه میو دستترستی آزاد به
باط فیلوژنیک میان ژن(. 2016)بوتت و همکاران،  ها و یافتن ارت

سنر و همکاران، ها، پروتئین توالی صیات( 2005)فلی صو سی خ  برر
یایی یایی و بیوشتتتیم کاران،  فیزیکوشتتتیم نگ و هم ها (2011،) 

کاران،  عملکردی لدر و هم )زدوبنو و آپیلر،  هادمین(، 2005)مو
تاخوردگی(2005)کوویلون،  1ها، موتیف(2001 نگ و  2ها،  چا (

 (،2007)هیلو و همکاران،  3تغییرات پس از ترجمه(، 2006بالدی، 
یدهم نهردیفی توالی استتت کاران، ) 4های آمی لد و هم ( 2006آرنو

های های دمین پروتئینی در پایگاهاستتتفاده شتتده استتت. اکثر مدل
کاران،  5Pfamای همچون داده یک و  و (2010)فین و هم )لتون

کاران،  ند. روشآوری شتتتتدهجمع SMART6 (2006هم های ا

                                                                                                                                                                                      
1. Motif 

2. Fold 

3. Post-translational modification 

4. Protein sequence alignments 

ای هدادهایهای ستتاختاری و پایگاهبیوانفورماتیکی براستتاا ابزار
اند تکمیل کننده نتایج آزمایشتتتگاهی باشتتتد و نقش توموجود می

یدی در مرتب یات د یق کل ندهی و کاوش جزئ ما ستتتازی، ستتتاز
ند. دادهداده فا ک لب از روشهای تجربی ای های های تجربی اغ

عدی پروتئین های ستتته ب تار گاهی ستتتاخ مایشتتت مل آز ها شتتتا
ستالو شعه کری ستخراج می NMR7و  Xگرافی ا در حقیقت . شوندا

سلول زنده و چگونگی عمل هدف  نهایی بیوانفورماتیک فهم بهتر 
های ستتتلول در ستتتطح مولکولی استتتت. با تجزیه و تحلیل توالی

هتتای ستتتتاختتتاری، تحقیقتتات مولکولی ختتام و همچنین داده
چشتتتم انداز کلی  تواند اطلاعات جدیدی دربارهبیوانفورماتیک می
 .سلول فراهم کند

کاملی پروتئیندمین های ت حد به طور ها وا که  ند  ها هستتتت
های پروتئینی و پی بردن به عملکرد بندی توالیگستتترده در طبقه

ساختار دمین در یک توالی پروتئینی پروتئین کاربرد دارند.  سی  برر
خاص مهم است، زیرا نشانگر ساختار سه بعدی احتمالی پروتئین و 

ی آن استتت. به همین علت عملکرد ستتلولی یا بیوشتتیمیایی بالقوه
بته توصتتتیف   Swiss-Protیای از پتایگتاه دادهش عمتدهبخ

ها اختصتتتاص یافته استتتت که با های پروتئینستتتازماندهی دمین
)کلاوری و  اندبینی شتتتدههای موجود شتتتناستتتایی یا پیشروش

ها و برای ایجاد عملکردهای جدید در پروتئین (.2011نوتردامی، 
ن واحدهای تکرار تواهای جدید میها و ایجاد دمینبازآرایی دمین

 (.2005)بورنبرگ و همکاران،  شتتونده روی ژن را دستتتکاری کرد
های چهارچوب ها به رغم گوناگونی زیاد توالی توسط برچسبدمین

سایی می شنا شان  سبتوالی خود های چهارچوب شوند. این برچ
هایی در پروتئین هستتتند که به رغم میلیاردها ستتال توالی، موتیف

شقا ی هن سایی میتکامل ان شنا شند. پایگاهوز  ابل   ثانویه  دادهبا

PROSITEخانواده عدادی  نده ت ها، ای پروتئینی، دمینهدربرگیر
ستالگوها، موتیف شناختی ها و اطلاعات مربوط به آنها از نظر زی

کاران،  و بیوتکنولوژی استتتتت گاه داده  (.2007)هیلو و هم پای
شدهدمین سیله NCBI (CDD) های محافظت  سیر  ایو برای تف
های محافظت شده و گیری دمینهای پروتئینی است که  رارتوالی

دهد. ها را بررستتتی کرده و ارائه میجایگاه فعالیت مربوط به دمین
دهد ها را مورد بررسی  رار میهمچنین، ساختار سه بعدی پروتئین

بارتی  به ع ند.  یدا ک تار/ عملکرد را پ طه بین توالی/ ستتتاخ تا راب
برای توصتتتیف پایگاه داده محافظت شتتتده  CDDگفت  توانمی

5. Scaffold sequence signatures 

6. Simple modular architecture research tool  

7. Nuclear Magnetic Resonance  
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ست. تعیین زیرعملکرد پروتئین ستفاده خانوادهها های پروتئینی نیز با ا
عبدلی نستتتب و . (2011بائر، -)مارچلرپذیر استتتت امکان CDD از 

کاران ) به تنش  LEAهای ( پروتئین1399هم مل  درگیر در تح
با  ند.  ماتیکی  رار داد خشتتتکی در جو و برنج را مورد تجزیه بیوانفور

درخت فیلوژنی پروتئین ها رستتم شتتد. اطلاعات ClustalW افزار نرم
سلولی بینی جایگاه درونها، موتیف، پیشمربوط به خصوصیات توالی

ندی بو بررستتتی فعالیت بیولوژیکی و مولکولی صتتتورت گرفت. گروه
ها بیشترین ها آنها را در هفت گروه مجزا  رار داد که دهیدرینپروتئین

 ها را در بر گرفتند.تعداد توالی
هتتای گنتتدم کتته در در این پژوهش، تعتتدادی از پروتئین

هیافت رهای مرتبط با تنش شوری دخیل هستند و  بلاً با مکانیسم
ند، انتخاب و جهت بررستتتی ا پروتئومیک شتتتناستتتایی شتتتده

ر این گیرند هدف اصتتتلی دبیوانفورماتیکی مورد استتتتفاده  رار می
های پژوهش تعیین خصتتوصتتیات فیزیکوشتتیمیایی، تعیین دمین

های شتتتناخته شتتتده در ها با پروتئینپروتئینی، همردیفی پروتئین
های اطلاعاتی پروتئینی جهت شتتناخت عملکرد و ستتاختار پایگاه

پس  ایی و نیز تغییراتپروتئین و نیز شتتناستتایی نواحی درون غشتت
 باشد.های درگیر در تنش شوری گندم میای پروتئینترجمه
 

 هامواد و روش
های درگیر در تنش شوری در این پژوهش، ابتدا تعدادی از پروتئین

شده بودند گزینش گردید سایی  شنا  گندم که با روش پروتئومیک 
های پایگاه ی،اطلاعات پروتئین(. برای مطالعه 2007)یدیز و تامام، 

متتورد  9PDBو UniProt/Kb ،8NCBI/Proteinاطتتلاعتتاتتتی 
بررسی  رار گرفت و در نهایت پروتئین های مشترک از داده پایگاه 

UniProt/Kb ارائه شده  1در جدول  آنهاو لیست  گردید استخراج
 است.

ها با استتتتفاده از خصتتتوصتتتیات فیزیکوشتتتیمیایی این پروتئین
مه تخمین ویژتعیین   ProtParamافزارنرم نا های گیشتتتد. این بر

 ستتازدپذیر میرا امکان  in silicoفیزیکوشتتیمیایی پروتئین به روش
مل (. 2011)هوفر،  های پروتئینی شتتتا پارامتر زن واین نرم افزار 

مه عم یداری و نی پا نا یک، شتتتاخص  طه ایزوالکترون ر مولکولی، نق
آمینه ایها را به صورت تئوری و براساا خواص ذاتی اسیدهپروتئین
 (.2009)نوبل و بایلی،  کنددهنده آنها محاسبه میتشکیل
 
 

                                                                                                                                                                                      
1. National center for biotechnology information 

 لیست پروتئین های پاسخ دهنده به تنش شوری در گندم. 1 جدول

 نقش
شماره 

 دسترسی
 نام پروتئین

کاهش اثرات 
 ها ROSسمی 

Q9M4T9 Cold-responsive LEA/RAB-related 
COR Protein 

کاهش اثرات 
 ها ROSسمی 

Q8L807 Putative Glycine decarboxylase 
subunit 

کاهش اثرات 
 ها ROSسمی 

A7VL25 Group3 late embryogenesis abundant 
protein 

 Q9SJQ9 Fructose-bisphsphate aldolase فتوسنتز

متابولیسم کربن و 
 انرژی

Q9FS79 Triosephosphat-isomerase 

سنتز پروتئین، رشد 
 و تقسیم سلولی

Q41834 Nucleic acid binding protein 1 

کاهش اثرات 
 ها ROSسمی 

B3TLR9 Ras-related protein RIC1 

کاهش اثرات 
 ها ROSسمی 

Q8S9H0 Temperature stress-induced lipocalin 

کاهش اثرات 
 ها ROSسمی 

O24400 Cu/Zn superoxide dismutase 

متابولیسم کربن و 
 انرژی

Q41534 ATP synthase beta subunit 

کاهش اثرات 
 ها ROSسمی 

M7ZKX9 Glutathione S-transerase DHAR2 

سنتز پروتئین، رشد 
 و تقسیم سلولی

Q00434 Oxygen-evolving enhancer protein 2, 
(OEF, 2) chloroplastic 

کاهش اثرات 
 ها ROSسمی 

Q945R5 L-ascorbate peroxidase 

متابولیسم کربن و 
 انرژی

Q9SAW6 Ribulose-1,5- bisphospate 
carboxylase/oxygenase small subunit 

کاهش اثرات 
 ها ROSسمی 

Q96468 2- Cys Peroxiredoxin BAS1, 
Chloroplastic 

متابولیسم کربن و 
 انرژی

P08823 RuBisCo large Subunit-binding 
protein 

کاهش اثرات 
 ها ROSسمی 

F8RP11 Hsp 70-HSp 90 organizing protein 

کاهش اثرات 
 ها ROSسمی 

Q7DMG9 Calmodulin 

کاهش اثرات 
 ها ROSسمی 

A9UEB8 Aquaporin 

کاهش اثرات 
 ها ROSسمی 

A7J2I3 Plasma membrance intrinsic protein 

کاهش اثرات 
 ها ROSسمی 

P93604 Rust resistance kinase Lr10 

کاهش اثرات 
 ها ROSسمی 

P83970 Plasma membrance ATPase 

کاهش اثرات 
 ها ROSسمی 

P20973 Ubiquitin- activating enzyme E11 

 ,P04784 Chlorophll a-b binding protein فتوسنتز
chloroplastic 

2. Protein data bank 
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سنتز پروتئین، رشد 
 و تقسیم سلولی

Q9ZRB7 Tubulin alpha chain 

ها از جستجو ای پروتئینبه منظور بررسی تغییرات پس ترجمه
  ScanPrositeافزارتوستتط نرم PROSITEدر داده پایگاه ثانویه 

افزار توالی پروتئینی را با الگوهای موجود در استتتفاده شتتد. این نرم
PROSITE های موجود مقایستتته کرده و موتیف، الگو یا پروفایل

مل را پیشمهترجدر توالی و تغییرات پس ندبینی میای محت  ک
 FASTAهای پروتئینی با فرمت . توالی(2007)هیلو و همکاران، 

شد. گزینهبه نرم  Exclude motifs with a high افزار معرفی 

probability of occurrence شتن نواحی پر  به منظور کنار گذا
تئین با افزار امکان مقایسه پروتکرار از بررسی انتخاب شد. این نرم

را  PROSITEفهرستتتتی از الگوهای موجود در پایگاه اطلاعاتی 
ت فراهم کرده و در خروجی الگوهای شتتناستتایی شتتده را با عبار

Hit  by Pattern های شناسایی شده را با عبارت و پروفایلHit 

by Profile دهد. نمایش می 
های های پروتئینی برای تعدادی از پروتئینشتتناستتایی دمین

های پاستخ دهنده به تنش شتوری صتورت به از بین پروتئینمشتا
 CDD (Conserved Domain افزار این پژوهش نرمگرفت. در 

Database) ها استفاده شد. این برنامه توسط برای شناسایی دمین
NCBI شده و تعدادی از دمین شتیبانی  های مهم پروتئینی را در پ

مت  با فر مل پروتئین مورد نظر  کا به  FASTAخود دارد. توالی 
ست  Expectجو گزینه واین برنامه معرفی گردید.  بل از انجام ج

Value Threshold  به طور پیش فرض روی تنظیم  01/0که 
ست به  ش 05/0شده ا شد تا امکان  سایی دمینتغییر داده  های نا

ر دبیشتتتتری فراهم گردد. با مراجعه به نتایج تصتتتویری و متنی 
شتتده برای هر دمین  ارائه  E-Valueخروجی برنامه و با توجه به 

 های ارائه شتتده از نظر آماری مشتتخص شتتددار بودن دمینمعنی
 (.2011بایر، -)مارچلر

 

 نتایج و بحث
 هاتعیین خصو یات فیزیکوشیمیایی پروتئین

شوری ایفا پروتئین شی که در تنش  ساا نق های مورد مطالعه برا
صلی پروتئینمی های درگیر در کاهش اثرات کردند به چهار گروه ا

ها،  رشد و تقسیم سلولی، فتوسنتز و متابولیسم کربن ROSسمی 
بندی شتتدند. با تجزیه و تحلیل نتایج ارائه شتتده و انرژی تقستتیم

یات  به ProtParamافزار توستتتط نرم منظور تعیین خصتتتوصتتت
شیمیایی پروتئین ست  4تا  1ها که در جداول فیزیکو شده ا آورده 

                                                                                                                                                                                      
1. Molecular Chaperones  

سمی توان دریافت در بین پروتئینمی های درگیر در کاهش اثرات 
ROS،2ها-Cys peroxiredoxin BAS1  مه دارای کمترین نی

د یقه در ستتتلول بعد از تولید را دارد، این  3عمر بوده و نیمه عمر 
پایدار است.  40به دلیل داشتن شاخص ناپایداری کمتر از پروتئین 

های زیستی و این پروتئین جزو پراکسیدازها است. بسیاری از تنش
شوند. آنتی های فعال اکسیژن میغیرزیستی موجب تولید رادیکال

های آزاد اکسیدانی باعث مهار رادیکالهای آنتیها و آنزیماکسیدان
سلول سیدازشوند که پها میدر  ستند و نقش راک ها یکی از آنها ه

کنند )شتتیگئوکا و همکاران، ایفا می 2O2Hمهمی در متابولستتیم 
2002 .) 

بیشتتترین  Hsp 70-Hsp90 organizing proteinپروتئین 
سمی وزن مولکولی را در بین پروتئین های درگیر در کاهش اثرات 

ROS آن در ستتتلول ها دارد. این پروتئین ناپایدار بوده و نیمه عمر
های شتتوک (. پروتئین1رستتد )جدولستتاعت می 20به بیشتتتر از 

کنند. استتتاستتتاً این عمل می 10حرارتی به عنوان محافظان مولکولی
تا خوردنپروتئین جایی پروتئین درون ستتتلولی و  11ها در  جاب و 

ضع نهایی آنهمچنین هدایت پروتئین سمت موا شرکت ها به  ها 
های شتتتوک گرمایی نقش تعیین کننده در حفا ت دارند. پروتئین

ها به شتتتکل طبیعی اولیه گیاه علیه تنش برای برگرداندن پروتئین
ران، آنها و در نتیجه هموستازی سلول بر عهده دارند )فلرر و همکا

پروتئینی با  Cu-Zn (SOD)ستتتوپراکستتتید دیستتتموتاز ( 2011
ستتاعت در  20پایداری نستتبتاً زیاد استتت که نیمه عمری بالاتر از 

شکل یک 1سلول زنده دارد )جدول سموتاز به  سید دی سوپر اک  .)
حد، دارای دو یون می  عال  هر زیر وا گاه ف جای هومودیمر بوده و 

ستتت. ستتاختار ستتوپراکستتید باشتتد که یکی روی و دیگری مس ا
سموتاز  به خوبی عملکرد این آنزیم و نیز تعاملات بین  Cu- Znدی

مایش می حدهای آن را ن بانچی و همکاران، زیر وا . (2002دهد )

یک آنزیم با محافظت شدگی بالا  Cu- Znسوپراکسید دیسموتاز 
را از سیتوپلاسم حذف  (2O)های سوپر اکسید باشد که رادیکالمی
ندمی ید ک عث تول با یداز روی گزانتین  یت گزانتین اکستتت عال . ف

باشتتد )راخیت و شتتود که یک فعالیت آنزیمی میستتوپراکستتید می
این آنزیم به عنوان اولین خط دفاعی در مقابل  (.2006چاکراباتی، 

های سوپراکسید عمل کرده و آنها را به پراکسید هیدروژن رادیکال
پایدار استتتت که نیمه عمر  کند. کالمودولین پروتئینیتبدیل می
(. این پروتئین به عنوان گروهی 1ساعت دارد )جدول  20بیشتر از 

سیگنال سیاری از  سیم، ب سگرهای کل ها را به ها را دریافت و آناز ح

2. Folding 
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ستتازی مستتیرهای ستتیگنالینگ پایین دستتت از طریق اتصتتال و فعال
  (.2008کند )توتجا و سوپوری، اهداف مختلف هدایت می

با وزن مولکولی  یدار  21/21آکواپورین  پا کیلودالتون پروتئینی 
ست که نیمه عمر بالاتر از  سلول دارد )جدول  20ا (. 1ساعت در 

های مولد غشتتایی هستتتند که در ها، گروهی از پروتئینآکواپورین
غشای پلاسمایی یا تونوپلاست جای گرفته و از طریق ایجاد منافذ 

ها نقش اساسی در کنند. آکواپورینسلولی جذب آب را تسهیل می
ها دارند و در تنظیم جذب آب تحت تنش انتقال آب بین ستتتلول

 Plasma membraneکنند. پروتئین غشایی شوری نقش ایفا می

intrinsic protein  کیلو دالتون پروتئین  89/29با وزن مولکولی
ستتاعت در ستتلول دارد  20پایداری استتت که نیمه عمر بیش از 

جدول کاهش اثرات ستتتمی ( و از پروتئین1-3) یل در  های دخ
ROSباشد. سازگاری به تنش شوری نیازمند ایجاد ها در گندم می

های غشتتتایی تغییراتی در جریان آب درون گیاه استتتت و پروتئین
ها با اجزای اصلی تنظیم کننده روابط آبی گیاه هستند. این پروتئین

کنند که به تسهیل میایجاد منافذ مخصوص آب، جذب اسمزی را 
عنوان جایگزین برای انتشار آب از طریق غشاهای دو لایه لیپیدی 

یابد )تیرمان و است و در نتیجه نفوذپذیری غشا به آب افزایش می
یکی  Rust resistance kinase Lr10پروتئین (.2002همکاران، 

ست که از تنظیم کننده شارهای پروتئین کینازی ا های از اجزای آب
سی سلولی مانند تمایز، تکثیر، ب ار حفا ت شده  در انواع فرایندهای 

های زیستی باشند و نقش مهمی در پاسخ به تنشرشد و مرگ می
سخ ستی و پا سانی و غیرزی  ROSهای هورمونی از جمله علامت ر

فا می کاران، ای ناک و هم ند )جو با وزن 2002کن (. این پروتئین 
ئینی  ناپایدار بوده و در ستتتلول کیلو دالتون، پروت 02/71مولکولی 

 Plasmaپروتئین . (1ستتتاعت دارد )جدول  20نیمه عمر بیش از 

membrane ATPase  کیلو دالتون،  68/104نیز با وزن مولکولی
ستاعت در ستلول استت  20پروتئینی پایدار و با نیمه عمر بیش از 

های تراغشتتتایی موجود (. و یکی از مهمترین پروتئین3-1)جدول 
باشتتتد که در ایجاد و کنترل در غشتتتای پلاستتتمایی گیاهان می

فا می قالات از عرض غشتتتا نقش مهمی ای ند. این آنزیمانت با  ک
را فعالانه به فضتتای  H+یون  ATPاستتتفاده از انرژی هیدرولیز 

کند. عمل پمپ کردن پروتون به خارج، آپوپلاستتتتی هدایت می
باعث ایجاد شتتیب الکتروشتتیمیایی در عرض غشتتا گردیده و این 
اختلاف غلظت یون زمینه لازم را برای فعالیت سایر نا لین غشایی 

ها و آورد و باعث جذب مواد ضتتروری، دفع یون، آلایندهمیفراهم 
 (. 2008شود )توتجا و سوپروی، سایر ترکیبات سمی از سلول می

Ubiquitin- activating enzyme E11  پروتئینی پایدار با
ست )جدول  117وزن مولکولی  صال 1کیلو دالتون ا ( و از طریق ات

اند، نهایتاً ید شتتدههای مشتتخصتتی که در طی تنش تولبه پروتئین
شتتود. ها توستتط کمپلکس پروتئازوم میموجب تجزیه این پروتئین

های نقش یوبی کوئیتینه شتتدن در افزایش تحمل گیاهان به تنش
غیر زنده از  یبل تنش خشتتکی و شتتوری به اثبات رستتیده استتت 

 (.2019)استون، 
های درگیر در ستتنتز پروتئین، رشتتد و تقستتیم در بین پروتئین

ساعت  20پایدار بوده و نیمه عمر بالاتر از  OEF2ی پروتئین سلول
ها، (. این پروتئین در تنظیم متابولیستتتم کربوهیدرات2دارد )جدول

های استتیدهای آمینه، نیتروژن و انرژی و نیز مستتیر حذف رادیکال
(. پروتئین 2008باشد )کاروسو و همکاران، فعال اکسیژن دخیل می

Nucleic acid binding protein-1  یدار بوده و پا نا پروتئینی 
 (.2ساعت دارد )جدول  20نیمه عمری بالاتر از 

 
 ها در گندم تحت تنش شوریROSهای درگیر در کاهش اثرات سمی خصوصیات فیزیکوشیمیایی پروتئین .2جدول 

 نام پروتئین (kD)وزن مولکولی II pI نیمه عمر

Min3 91/29 48/5 29/23 2-Cys Peroxiredoxin BAS1, Chloroplastic 
H20< 70/40 78/5 09/65 Hsp 70-HSP 90 Organizing protein 
H20< 12/40 99/4 24/21 Putative glycine decarboxylase subunit 
H20< 96/23 35/5 25/20 Cu/Zn superoxide dismutase 
H20< 23/23 11/4 83/16 Calmodulin 
H20< 63/21 30/9 21/21 Aquaporin 
H20< 96/32 26/9 89/29 Plasma membrane intrinsic protein 
H20< 57/44 34/6 02/71 Rust resistance kinas Lr 10 
H20< 19/36 38/6 68/104 Plasma membrane ATPase 
H20< 09/35 16/5 00/117 Ubiquitin- activating enzyme E11 
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 های درگیر در سنتز پروتئین، رشد و تقسیم سلولی در گندم تحت تنش شوریخصوصیات فیزیکوشیمیایی پروتئین .2جدول ادامه 
 نام پروتئین (kD)وزن مولکولی  II pI نیمه عمر

h20< 56/32 84/8 26/27 Oxygen- evolving enhancer protein 2(OEF2) 
h20< 98/53 60/4 11/31 Nucleic acid binding protein 1 
h20< 52/36 89/4 74/49 Tubulin alpha chain 

 
 تز در گندم تحت تنش شوریهای درگیر در فتوسنخصوصیات فیزیکوشیمیایی پروتئین .3جدول 

 نام پروتئین (kD)وزن مولکولی  II pI نیمه عمر

h20< 44/28 01/7 38/38 Fructose- bisphosphate aldolase 
h20< 74/37 41/8 11/53 UDP- Sulfoquinovose synthase, chloroplastic 
h20< 99/28 67/5 26/28 Chlorophyll a-b binding protein, chloroplastic 

 
های استتمزی این پروتئین به عناصتتر پاستتخ دهنده به تنش

شود که در نهایت با اعمال متصل شده، باعث بیان چندین ژن می
ب به تغییرات بیوشتتیمیایی و فیزیولوژیک باعث ارائه پاستتخ مناستت

شده، می شود. آلفا توبولین پروتئینی پایدار با تنش محیطی اعمال 
واده (. ابرخان2د )جدولباشتتتستتتاعت می 20نیمه عمر بیشتتتتر از 

توبولین  δ- وα ،βهتتای پروتئینی توبولین کتته از زیرختتانواده
ای است های بسیار حفا ت شدهتشکیل شده است شامل پروتئین

تاری و عملکردی اصتتتلی میکروتوبول های که اجزای ستتتتاخ
 (. 2014دهند )فیندرسن و همکاران، یوکاریوتی را تشکیل می

های درگیر در تنش شوری که دچار تغییر بیان از دیگر پروتئین
اشاره  Fructose- bisphosphate aldolaseتوان به شود میمی

شته و نیمه عمر بی  20ش از نمود. این پروتئین در فتوسنتز نقش دا
سلول دارد )جدول ست. ( و در لوله آزمایش نیز پایدا3ساعت در  ر ا

تالیز می کا یل این آنزیم واکنشتتتی را  جه آن تشتتتک که نتی ند  ک
ribulose-5- phosphate باشتتتد. ستتتپس می ribulose-5- 

phosphate یله شده و فسفرRuBP دهد و را تشکیل میRuBP 

سط  شده و دوباره فاز اول که همان تثب RuBisCoتو ستفاده  یت ا
   (.2003شود )تاموی و همکاران، کربن است، انجام می

UDP-  ستتالفوکووئینووز ستتینتاز پروتئینی پایدار بوده و نیمه
(. گلیکو پپتید 3ستتاعت در ستتلول دارد )جدول  20عمر بیشتتتر از 

در  )SQDG( 12استتیدی، ستتالفوکوئینووستتیل دی استتیل گلیستترول
های  ید مایز از گلیکوپپت های فتوستتتنتزی وجود دارد و مت غشتتتا
سرول و دی  سیل گلی سیل دی ا غیرباردار دیگر مثل مونوگالاکتو
گالاکتوسیل دی اسیل گلیسرول است و نه تنها در میان موجودات 

توستتتنتز کننده فتوستتتنتز کننده هوازی، بلکه در بین موجودات ف
 Chlorophyll. (Sato et al., 2003)غیرهوازی هم وجود دارد 

                                                                                                                                                                                      
1.Sulfoquinovosyl diacylglycerol  

a-b binding protein, Chloroplastic  پروتئینی پایدار با وزن
های ( که در واکنش3کیلو دالتون استتتت )جدول 26/28مولکولی 

ستم نوری فتوسنتز دخیل می شد. این پروتئین در پایداری فتوسی با
II ی از کمپلکس فتوسیستم نقش دارد و جزنII باشد.می 

دهنده به تنش شتتوری در های پاستتخدستتته چهارم از پروتئین
های درگیر در متابولیستتتم کربن و انرژی استتتت. گندم، پروتئین

ATP synthase beta subunit  ست که نیمه پروتئین پایداری ا
(. این 4های زنده دارد )جدولستتتاعت در ستتتلول 20عمر بیش از 

شود و نقش اصلی در کلروپلاست و میتوکندری یافت میپروتئین 
تی پروتئینی را در تامین انرژی بر عهده دارد. زیرواحد بتا کلروپلاس

حالیکه  ساعت در سلول دارد در 20پایدار است و نیمه عمر بیش از 
ستتتت بلکه ازیر واحد گاما همین پروتئین نه تنها مولکولی ناپایدار 

(. زیر 4باشتتد )جدول  یقه در ستتلول مید 3نیمه عمر آن نیز فقط 
اپایدار و نسینتاز میتوکندریایی پروتئینی  ATP-واحد گاما پروتئین 
ستر از  ست )جدول  20با نیمه بی سلول ا ه (. مجموع4ساعت در 

ATP Synthase  سلول های نقش مرکزی را در انتقال انرژی در 
 کند. زنده ایفا می

ین  ئ ت  RubisCo large subunit- binding proteinپرو
باشد ساعت در سلول می 20پروتئینی پایدار و با نیمه عمر بیش از 

یرواحتتد 4)جتتدول  ین دارای ز ئ ت پرو ین   RuBisCo large(. ا

subunit- binding protein subunit alpha, Chloroplastic 
باشد. د یقه در سلول می 3است که پروتئینی پایدار و با نیمه عمر 

سکو، آنز ست و واکنش تبدیل دیروبی  -یم کلیدی چرخه کالوین ا
 -3اکستتید کربن به دو مولکول بیس فستتفات و دی 5و  1ریبولوز 

سرات را کاتالیز می سفودی گلی توانند های محیطی میکند. تنشف
سکو  شدن  ابل برگشت یا غیر  ابل برگشت روبی موجب غیرفعال 



 ... و یاترجمهپس راتییتغ ،ییایمیش کویزیف اتیخصوص کیوانفورماتیب لیتحل و هیتجزو همکاران:  اصل علیزاده 70
 

های ه نسخهشوند. روبیسکو غیرفعال شده غیر ابل برگشت بوسیل
شده جایگزین می سنتز  سطه شود. به نظر میجدید  سد که به وا ر

ها در گیاه تحت تنش ناپایدار بودن زیرواحدهای روبیسکو، بیان آن
شرایط تنش  سکو در  افزایش یابد. میزان بیان زیرواحد بزرگ روبی

توانند یابد. زیرواحدهای بزرگ روبیستتتکو میشتتتوری افزایش می
کسیژنی فعال تشکیل شده در جایگاه اتصال یون های اتوسط گونه

(. پروتئین 2001فلزی شتتتکستتتته شتتتوند )هاجدوا و همکاران، 
Ribulose -1,5 -bisphosphte carboxylase/ oxygenase 

small subunit  مه عمر بیشتتتتر از با نی یدار و  پا نا  20پروتئینی 
حد (. این پروتئین مربوط به زیروا4باشد )جدولساعت در سلول می

 کوچک روبیسکو است که در متابولیسم کربن نقش دارد.
یدار با آنزیم تریوز فستتفات ایزومراز کلروپلاستتتی پروتئینی پا

(. تریوز 4باشتتد )جدولستتاعت در ستتلول می 20نیمه عمر بیش از 
ستون سی ا سفات ایزومراز واکنش تبدیل دو طرفه دی هیدروک  ف

 کند. لیز میفسفات را کاتاتریگلیسرآلدهیدفسفات و دی
 

 های پروتئینیای و دمینبررسی تغییرات پس ترجمه
 آلفا توبولین

ها ها هستتتتند. این پروتئینها اجزای اصتتتلی میکروتوبولتوبولین

دایمرهایی از دو زیر واحد مرتبط β,α بررستتتی  باشتتتند. بامی

الگویی به  ScanPrositeافزار توبولین به وستتیله نرم α-پروتئین 
 Tubulin subunits alpha, beta and gamma signatureنام 

شد )جدول  سایی  (. این الگو در زیرواحدهای توبولین وجود 5شنا
به دو مولکول دارد. توبولین از دو طرف خود متصتتتل  GTPها 

گاهمی جای ند ) گاه Eو  Nهای شتتتو جای در طول  13E, GTP(. در 
شتتتود. نزدیک این جایگاه اتصتتتال به میکروتوبول هیدرولیز می

در دو زنجیره  (GGGTGSG)ای ثابت و غنی از گلایستتین ناحیه
وجود دارد و برای کنترل دسترسی به نوکلئوتیدها در جایگاه اتصال 

 (.1987)حسی و همکاران،  آنها الزامی است 
در شکل  CDDافزار نتایج حاصل از بررسی این پروتئین با نرم

 PLN00221نمایش داده شده است. دمین شناسایی شده با نام  1

شان میα-زنجیره مربوط به  دهد که از ابتدا تا انتهای توبولین را ن
 توالی کشیده شده است.

 
 پروتئین تریوز فسفات ایزومراز

فستتفات ایزومراز یک دایمر استتت که از دو زیرواحد مشتتابه تریوز 
اسیدآمینه است. نتایج  250تشکیل شده است. هر زیر واحد دارای 

                                                                                                                                                                                      
1. Exchangeable 

با نرم فات ایزومراز  افزار حاصتتتل از بررستتتی آنزیم تریوز فستتت
ScanProsite  ارائه شتتده استتت. در این پروتئین یک  6در جدول

 الگو و یک پروفایل تشخیص داده شد.
ش سایی  شنا سفات ایزومراز یک دمین  ده در پروتئین تریوز ف

 TIM- like beta/ alpha barrelاستتتت. این دمین با عنوان 

domains  از خانوادهtriosephosphate isomerase باشتتد. می
آمینه تشکیل شده است و سایت فعال اسید 200-250این دمین از 

دهد که یک میاین آنزیم در مرکز شتتبکه استتت. مطالعات نشتتان 
یار مهم لیزین در نزدیکی محل فعال آنزیم، برای عملکرد آنزیم بس

 .(2020)ناگاراجان و ناناجکار، است 
 

 Putative glycine decarboxylase subunitپروتئین  

ئین   Putative glycineنتتتایج حتتاصتتتتل از بررستتتی پروت

decarboxylase subunit افزار با نرمScanProsite  جدول در 
ئه شتتتده استتتت. در این پروتئین یک الگو و یک پروفایل 7  ارا

 تشخیص داده شد.
حاصتتتل از بررستتتی پروتئین  7جدول  تایج   Putativeو ن

glycine decarboxylase subunit  با نرم افزارCDD  شان را ن
دهد. در این پروتئین یک دمین شناسایی شده است. این دمین می

نوان  ع از  glycine cleavage system protein GcvH بتتا 
باشتتد. خانواده بیوتین می Biotinyl- lipoyl- domainsخانواده 

اند که از یک ها تشتتکیل شتتدهکربوکستتیلازها از گروهی از آنزیم
ف اده گروه پروتئینی متصتتتل به بیوتین، به عنوان کوفاکتور استتتت

  (.2003)جیتراپاکدی و والاسی،  کنندمی
 

 Cu/Zn superoxide dismutaseپروتئین 

ها بیانگر آن است که نقش بسیار مهم آنتی مکان سلولی این پروتئین
سیدانی در اندامک صلی اک سلولی که منبع ا ستند، ایفا  ROSهای  ه

شیموتو و همکاران،  کنندمی صل از(. 2009)ها سی این  نتایج حا برر
 ده است.ارائه ش 8در جدول   ScanPrositeافزارپروتئین با نرم

ساییدمین   Copper/zinc superoxideشده با عنوان شنا

dismutase (SOD)  از ختتانتتوادهCu/Zn superoxide- 

dismutase باشد. می 
 
 

 
 



 های درگیر در متابولیسم کربن و انرژی در گندم تحت تنش شوریخصوصیات فیزیکوشیمیایی پروتئین .4جدول 
 نام پروتئین (kD)مولکولیوزن  II pI نیمه عمر

h20< 54/33 56/5 24/59 ATP synthase beta subunit 
min3 90/50 64/4 02/13 ATP synthase gamma subunit, chloroplastic 

h20< 25/59 09/9 57/35 ATP synthase gamma subunit, mitochondrial 
h20< 40/27 83/4 52/57 RuBisCo large subunit- binding protein 

min3 78/27 83/4 39/57 RuBisCo large subunit- binding protein subunit alpha, chloroplastic 
h20< 87/26 38/5 80/26 Triosephosphate- isomerase 
h20< 09/47 83/8 53/18 Ribulose- 1,5 -bisphosphate carboxylase/-oxygenase small subunit 
 

 Alpha tubulinدر پروتئین  ScanPrositeافزار های شناسایی شده توسط نرمالگوها و پروفایل .5جدول 
 پروفایل های شناسایی شده الگوهای شناسایی شده نام  پروتئین

Tubulin alpha chain (451 aa) 
Tubulin subunits alpha, beta and gamma signature: 

TUBULIN 
Position: (142-148) 

- 

 

 در پروتئین تریوز فسفات ایزومراز ScanPrositeافزار های شناسایی شده توسط نرمالگوها و پروفایل .6جدول 
 پروفایل های شناسایی شده الگوهای شناسایی شده نام  پروتئین

Triosephosphat- isomerase 
(253 aa) 

Triosephosphat isomerase active site: TIM-1 
Position: (164-174) 

Triosephosphat isomerase (TIM) family profile: 
TIM-2 

Position: (4- 247) 
 

 Putative glycine decarboxylase subunitدر پروتئین  ScanPrositeافزار شده توسط نرمهای شناساییالگوها و پروفایل .7جدول 
 پروفایل های شناسایی شده الگوهای شناسایی شده نام  پروتئین

Putative glycine decarboxylase subunit (201 aa) 

2-oxo acid dehydrogenases acyltransferase 
component lipoyl binding site: 

LIPOYL 
Position: (81-110) 

Biotinyl/lipoyl domain profile: 
BIOTINYLL- LIPOYL 

Psition: (56-141) 

 

 Cu/Zn superoxide dismutaseدر پروتئین ScanPrositeافزار های شناسایی شده توسط نرمالگوها و پروفایل .8جدول 
 پروفایل های شناسایی شده الگوهای شناسایی شده نام  پروتئین

Cu/Zn superoxide 
dismutase (201 aa) 

Copper/Zinc superoxide dismutase signature 1: 
SOD-CU-ZN-1 

Position: (91-101) - 
Copper/Zinc superoxide dismutase signature 2: 

SOD-CU-ZN-2 
Position: (185-196) 

 

 پروتئین کالمودولین

های فراگیر هستتتند که با پروتئین -ستتوپراکستتید دیستتموتازها، متالو
تالیزاستتتیون محلول ستتتوپراک ید در کا اکستتتیژن مولکولی و ستتت

های آزاد به واستتطه اکستتیژن هیدروژن از آستتیب رادیکالپراکستتید
ستتتایی شتتتده، در ترمینال دمین شتتتنا Nکنند. دامنه جلوگیری می

ترمینال نقش دارد  Cشتتتده در دامنه آزادستتتازی یون مس متصتتتل
(Skopp et al., 2019). 

ها براستتتاا نتایج حاصتتتل از تجزیه و تحلیل الگوها و پروفایل
ن، یک پروفایل برای پروتئین کالمودولی ScanPrositeافزار توسط نرم

 ست.ارائه شده ا 9و یک الگو شناسایی شد. این نتایج در جدول 

باشد و دمین شناسایی شده دمین متصل شونده به کلسیم می
قه استتتت و به طور کلی به عنوان  14ایدارای ستتتاختار مارپیل حل

ها شتتوند. یافتهشتتناخته می Calmodulinستتوپرخانواده پروتئین 
کالمودولین در ستتتاختار خود  (.1998)لیو و ژائو،  دهدنشتتتان می

 است. Calmodulinبا دمین  Ca+2ناحیه اتصال به  4دارای 
 

 Fructose- bisphosphate aldolaseپروتئین 

ها توستتط براستتاا نتایج حاصتتل از تجزیه و تحلیل الگوها و پروفایل
سفات آ -برای پروتئین فروکتوز ScanPrositeافزار نرم لدولاز بیس ف

 ت.ارائه شده اس 10یک الگو شناسایی شد. این نتایج در جدول 
 
 

 

 
 

 کالمودولین در پروتئین ScanPrositeافزار ط نرمهای شناسایی شده توسالگوها و پروفایل .9جدول 

                                                                                                                                                                                      
1. Helix- loop- helix  
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 پروفایل های شناسایی شده الگوهای شناسایی شده نام  پروتئین

Calmodulin (149 aa) 
EF- hand calcium- binding domain: EF- HAND- 1 

Position: (21-33, 57-69, 94-106,130-142) 

EF- hand calcium- binding domain profile: EF- 

HAND- 2 
Position: (8-43, 44-79, 81-116, 117-149) 

 
 Fructose- bisphosphate aldolaseدر پروتئین   ScanPrositeافزار های شناسایی شده توسط نرمالگوها و پروفایل .10جدول 

 پروفایل های شناسایی شده الگوهای شناسایی شده نام پروتئین

Fructose- bisphosphate aldolase 6, cytosolic (358 aa) 
Fructose- bisphosphate aldolase class- I active 

site: ALDOLASE-CLASS-I 
Position: (217-227) 

- 

 
لدولاز یک دمین شناسایی بیس فسفات آ -در پروتئین فروکتوز

 Fructose- bisphosphateشتتتده استتتت. این دمین با عنوان 

aldolase (PLN02455)  از ختتانتتوادهTIM superfamily 
روستتلان و )باشتتد. براستتاا تحقیقات روستتلان و همکاران می

مشتخص شتد که دمین شتناستایی شتده، یک (. 2017، همکاران
ر دآلدولاز استتتت که  1دمین کاتالیتیکی متعلق به گروه کلاا 

باشد که در سایت فعال اسیدآمینه می 10پروتئین حاوی  Nانتهای 
 یس فسفات محافظت شده است.ب -وزفروکت
 

 Hsp 70- Hsp 90 Organizing Proteinپروتئین 

های مولکولی بوده و باعث های شوک حرارتی در زمره چپرونپروتئین
گردد که در طی هایی میپایداری و بهبود پیل خوردگی دوباره پروتئین

یین ها نقش تعاند. این پروتئینهای گوناگون باز و تجزیه شتتتدهتنش
شکل کننده در حفا ت گیاه علیه تنش برای برگرداندن پروتئین ها به 

)وانگ و  ندطبیعی اولیه آنها و در نتیجه هموستازی سلول بر عهده دار
افزار منتایج حاصتتتل از بررستتتی این پروتئین با نر (.2004همکاران، 

ScasnProsite  ارائه شده است. 11در جدول 
شوک حرارتی دمین در شده با عنوان  پروتئین  سایی   STI1شنا

باشتتد. حفا ت شتتدگی دمین شتتناستتایی می STI1متعلق به خانواده 
شیار  شده، دلالت بر نقش حیاتی آن در کارکرد بیولوژیکی دارد. یک 

سیدهای  صال به پروتئین وجود دارد که با آمینوا در این دمین برای ات
 (.2004)وانگ و همکاران، دهد هیدروفوبیک واکنش می

 

 Cys proxiredoxin BAS1, chloroplastic -2پروتئین 

در  ScanPrositeافزار نتایج حاصتتل از بررستتی این پروتئین با نرم
 Prxsها که به اختصار ارائه شده است. پراکسی ردوکسین 12جدول 

یده می نام خانواده پروتئینی فراگیر از آنزیمهم  یک  ند،  های شتتتو
ها سید تولید شده توسط سیتوکیناکسیدان هستند که سطح پراکآنتی

کنند. را کنترل کرده و در نتیجه ترارستتتانی پیام را میانجیگری می
Prxs هایی نظیر کلروپلاست و میتوکندری به طور عمده در اندامک
شدهمکان ستند که Prxاند. یابی  سیدازهای مبتنی بر تیول ه ها پراک

هار  به م 2 ادر  2H O ند. این آنزیمبامی غاز شتتت ها، کنترل و آ
ای وابسته های هستهدهی سلولی موثر بر فتوسنتز، بیان ژنسیگنال

های چرخه کالوین به کلروپلاست و میتوکندری و فعال سازی آنزیم
ند عه (.2008)دیتز،  را بر عهده دار یان مورگان و ویل در مطال ای ب

، پروتئین چند Prx، اعضتتتای خانواده (2007، مورگان و ویل)کردند
کننده توانند به عنوان تنظیمکنند که میای را رمزگذاری میمنظوره

سیب انتقال علامت، چپرون سخ به آ های مولکولی و تنظیم کننده پا
 تحت تنش اکسیداتیو در مخمر و گیاهان عمل کنند. DNAبه 

 
 Hsp 70- Hsp 90 organizingدر پروتئین  ScanPrositeافزار های شناسایی شده توسط نرملگوها و پروفایل .11جدول 

 پروفایل های شناسایی شده الگوهای شناسایی شده نام پروتئین
Hsp70-Hsp 90 organizing protein (581 

aa) 
- TPR repeat profile: TPR 

Position: (2-35, 36-69, 70-103, 253-286, 287-320, 332-365, 392-425, 426-
459) 

TPR repeat region circular profile: TPR- REGION 
Position: (2-103, 253-493) 

 
 Cys proxiredoxin BAS1, chloroplastic-2در پروتئین  ScanPrositeافزار های شناسایی شده توسط نرمالگوها و پروفایل .12جدول 

 پروفایل های شناسایی شده الگوهای شناسایی شده نام پروتئین
2-Cys proxiredoxin BAS1, chloroplastic (210 

aa) 
- Thioredoxin domain profile: 

THIOREDOXIN-2 
Position: (18-177) 

 

 
 

 
 

 



 Cys proxiredoxin BAS1-2و  chloroplasticپروتئین 
سط این نرم ست. این دمین با تو شده ا سایی  شنا افزار یک دمین 

 Typical 2-Cys PRX subfamily Peroxiredoxinعنوان 

(PRX) family  از ختانوادهThioredoxin-like بتاشتتتتد. می
 Medicagoهتتایی چون تیوردوکستتتین در گنتتدم، جو و لگوم

truncatulaبذرها، عم به عنوان پروتئین تنظیمی مرکزی در  ل ، 
نماید. استتیدآمینه والین، بیشتتترین استتیدآمینه موجود در این می

 (.2009)لی و همکاران،  باشدپروتئین می

 

 گیرینتیجه

شیمیایی پروتئین صیات فیزیکو صو شوری خ های درگیر در تنش 
های بسیار ها با ویژگینشان داد این تنش طیف وسیعی از پروتئین

فاوت از هم را در بر می با وزن مل پروتئینگیرد و شتتتامت های 
یدار، دارای نیمه ع پا نا یدار و  پا مر مولکولی ستتتنگین و ستتتبک، 

شود. می طولانی و کوتاه و دارای نقطه ایزوالکتریک متفاوت از هم
 یچگونگاز  اطلاعات خوبیها  نیپروتئ ییایمیکوشتتتیزیخواص ف

ندستتی ارایه می کند. امروزه با مهزنده  ستتتمیعملکرد آنها در ستت
 ،ینویبار پروتئین استتتید امینه های آبگریز و آبدوستتتت می توان 

ر فضایی و در نهایت ساختا یواندروالس یروهایو ن یدروژنیه وندیپ
ن به تنش پروتئین را تغییر داده و از این تغییرات در تحمل گیاها

 های مختلف محیطی بهره برد.
فا توبولین  به عنوان یک مونومر دارای یک الگو به پروتئین آل

نام  TUBULINنام  به  یک دمین  باشتتتد. می PLN00221و 
کند که برای رشد ها را ایجاد میتوبولین، بخش عمده میکروتوبول

سفات ایزومراز  ست. پروتئین تریوز ف ضروری ا سلولی  سیم  و تق
سمیت ستی به علت نیاز به انرژی جهت  سازی کلروپلا زدایی و باز

س سیداتیو، نقش مهمی در تحمل به یبآ شی از تخریب اک های نا
ین ئ ت پرو گنتتدم دارد.  نش شتتتوری در   Putative glycineت

decaboxylase های چرخه گلی اکسالات به عنوان یکی از آنزیم
های ها، از پروتئینو نیز به دلیل مشتتارکت در بیوستتنتز استتیدآمینه

باشد. نش شوری میمهم برای افزایش توان تحمل گیاه گندم به ت
 201، پروتئینی بتتا Cn/Zn superoxide dismutaseپروتئین 

باشتتتد. تجزیه و تحلیل می kDa20استتتیدآمینه و وزن مولکولی 
شان داد که این پروتئین دارای دو الگو به نام های بیوانفورماتیکی ن

SOD- CU- ZN- 1  وSOD- CU-ZN-2  و یک دمین به نام
Copper/ Zinc superoxide dismustase بتتاشتتتتد و از می

اکستتیدان مهم در تحمل به تنش شتتوری در گندم های آنتیآنزیم
باشد. بنابراین به نظر می رسد که تنش شوری تاثیر چشمگیری می

شته های مربوط به دفاع آنتیدر تغییرات بیان پروتئین سیدانی دا اک
و به ستتبب آن یکی از مهمترین عوامل محدودکننده رشتتد گیاهی 

شود. پروتئین فروکتوز بین فسفات آلدولاز به گندم محسوب می در
ها، از ROSهای موثر در کاهش اثرات ستتمی عنوان یکی از آنزیم

باشتتد. های مهم در تحمل گیاه گندم به تنش شتتوری میپروتئین
تی  حرار ین شتتتوک  ئ ت  Hsp 70- Hsp 90 organizingپرو

protein با نه و و 581، پروتئینی استتتت  یدآمی زن مولکولی استتت
kDa65 اکسیدان مهم در تحمل تنش شوری های آنتیکه از آنزیم

، Cys peroxiredoxin BAS1 -2باشتتتد. پروتئین در گندم می
که در  kDa23استتیدآمینه و وزن مولکولی  210پروتئینی استتت با 

 تحمل به تنش شوری در گندم موثر می باشد.
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A B S T R A C T 
Plants use a variety of strategies to cope with abiotic stress, depending on the 

species and the growth of the plant. Abiotic stresses such as drought is the 

most important stress that affects yield of agricultural products. In addition, 

drought stress is one of the main limiting factors in plant growth, it can also 

inhibit respiration, photosynthesis, and thus affects the growth and 

physiological metabolism of plants. Plants activate several mechanisms such 

as morphological and structural changes as well as the expression of drought-

resistant genes, the synthesis of hormones and osmotic regulators to reduce 

drought stress. Drought accelerates grain leaf senescence, altering the 

expression of thousands of genes and ultimately affecting grain protein 

content and grain yield.  However, the genotypic variability exists for drought 

induced disruption and tolerance in barley. In this review, the approaches can 

help for improving barley genotypes in response to drought stress through 

breeding and physiological traits, genetic engineering, and marker-assisted 

selection (MAS). We detected genes and proteins involved in response to 

drought-tolerance using proteomics, transcriptomics and metabolomics 

approaches. Also, the introduced Quatitatives Traits Loci (QTLs) related to 

yield and Stay green and physiological traits found in this study can be used 

for MAS in barley improvement for drought tolerance in the future. In 

particular, comparative studies of genetically diverse germplasm exposed to 

adverse conditions such as drought provide valuable insights into plant 

responses to stress and create information on biochemical pathways involved 

in adaptation to environmental limitations. Proper evaluation of omics data 

can help the biomarker discovery. 
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 چکیده
کنند. یزنده استفاده م ریمقابله با استرس غ یبرا یمختلف یهای، از استراتژاهیبسته به نوع و رشد گ اهانیگ 

 ریتأث یکه بر عملکرد محصولات کشاورز باشدمیزنده  ریغهای تنش نیمهمتراز  ی یکیخشکتنش 
 یم و است  اهیدر رشد گ نندهعوامل محدود ک نیتر یاز اصل یکی یخشکتنش ، نیگذارد. علاوه بر ایم

 اهانیگذارد. گ ریتأث اهانیگ یکیولوژیزیف سمیبر رشد و متابول نیفتوسنتز را مهار کند و بنابرا وتواند تنفس 
 رییهزاران ژن را تغ انیب و عیبرگ را تسر یریپ یُکنند. خشک کیمورفولوژ راتییمانند تغ سمیمکان نیچند

از  یتحمل ناش یبرا یپیحال، تنوع ژنوت نیگذارد. با ایم ریدانه و عملکرد دانه تأث نیپروتئ زانیبر م داده و
جو در پاسخ به  یهاپیتوانند به بهبود ژنوتیم کردهایرو نی، ا یبررس نیدارد. در ا جوددر جو و یخشک
( MAS) و انتخاب به کمک نشانگر کیژنت ی، مهندس یکیولوژیزیو صفات ف اصلاح قیاز طر یخشک تنش

، کسیتئومرا با استفاده از پرو یدر پاسخ به تحمل خشک دخیل یها نیکمک کنند. ژن ها و پروتئ
 )مکان صفات  QTL،نیهمچن. شد آورده مطالعه نیا در کسیوممتابول یکردهایو رو پتومبکسیترنسکر
مطالعه  نیموجود در ا یکیولوژیزیو ف ماندگاریشده مربوط به عملکرد و صفات سبز یمعرفی ها کمی(

 هیتجز یبرا یقدرتمند کسیام یابزارها  .استفاده شوند ندهیدر آ یبهبود جو در تحمل خشک یتوانند برایم
 یاسهیمطالعات مقا ژهیووجود دارد. به یطیمختلف مح یبه محرک ها اهیگ یواکنش ها لیو تحل
 یهانشیب رند،یگیقرار م ینامطلوب مانند خشک طیکه در معرض شرا یکیمتنوع ژنت یهاپلاسمژرم

تواند  یم کسیام یمناسب داده ها یابیو ارز دهندیبه تنش ارائه م اهیگ یهارا در مورد پاسخ یارزشمند
 کمک کند. یستیز یکشف نشانگرها ندیبه فرآ
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 مقدمه
در جهان پس از گندم، از لحاظ تولید محصول غلات  نیچهارم جو

ستفاده از دانه غلاتی مانند جو ا (.FAO, 2020ذرت و برنج است )
مرتبط به خشکی به عنوان مدل مناسبی برای استفاده در مطالعات 

استتتت. همچنین ستتتادگی ژنوم جو نستتتبت به غلات دیگر و در 
در اختیار آن اطلاعات ارزشتتتمندی را ژنوم  دستتتترس بودن توالی

صلاحگران م ستلکولی قرار داده وا  (.Ghaffari et al., 2016) ا
 یبرا طیعوامل محدود کننده مح نیاز مهمتر یکی یخشتتکتنش 

شد و بهره ور شدن دانه جو  یگلده در زمان ژهیبه و اهیگ یر و پر 
ست.  شکتنش ا صل نیزا، دوم یماریاز عوامل ببعد  یخ  یعامل ا

(. در Liliane and Charles, 2020کاهش عملکرد دانه استتت )
 لیستتتاقه و انتقال مجدد به دل ریذخا تیاهم ،یخشتتتک طیشتتترا

محصتتول  دیو ستتهم آنها در تول ابدییم شیفتوستتنتز محدود افزا
 یی(. از آنجاSehgal et al., 2018قابل توجه خواهد بود ) یینها

 لیپر شدن بذر به دل هیکه بافت ساقه جو منبع غالب در مراحل اول
پر شتتدن دانه  یبرا یمهم یاستتت، منبع کربن دراتیوهکرب رهیذخ

شرا ست و در  صد عملکرد  20 باًیتواند تقریم یرطوبت کاف طیا در
انتقال مجدد  ،انتهایی یخشتتکتنش  طیکند. در شتترا نیدانه را تام

تواند یشده در ساقه جو به دانه ها م رهیها از منابع ذخدراتیکربوه
نهدرصتتتد عملکرد  40حدود  هد شیافزا را دا  یبررستتت ی. براد
شرا رهیذخ یمولکول سمیمکان سخ به  شکتنش  طیساقه در پا  یخ
 یو صتتفات مولکول یکیمورفولوژ ،یکیولوژیزیتوان از صتتفات فیم

 یتوانند ارقام مقاوم به تنش را برایاستتتفاده کرد. دانشتتمندان نم
م مرسو یهابا استفاده از روش ییمختلف به تنها یهاتحمل تنش

 نی(. اBita and Gerats, 2013کنند ) رهاستتازیمانند اصتتلاح 
 یناشتت یتنش خشتتک تیاز ستته مشتتکل مربوط به ماه تیوضتتع

 یطیمح طیبه شرا یارقام متحمل به خشک ی( غربالگر1شود. یم
( 2حساس است.  اریخاک و بافت خاک بس یمیمانند آب و هوا، ش

شروع  شکتنش با  یقرار م ریتحت تأث یاهیگ یهاتمام بافت ،یخ
ندیگ پاستتتخ منجرکه  ر عدد و کنترل ژنت یهابه   دهیچیپ یکیمت

 اهیدر طول چرخه رشتتد گ یبارندگ عی( توز3شتتود و یم یخشتتک
 ای یشتتیممکن استتت در طول مراحل رو اهانیناهمگن استتت و گ

شکبا  یشیزا ساً با چالش یخ سا شوند که ا  یمتفاوت یهامواجه 
ستند ) سازگار  صفات ن،ی(. بنابراHussain et al., 2018روبرو ه

خاص ممکن است متفاوت باشد و اساس  یهاطیدر مح یبا خشک
سخ یکیژنت شک اهیگ یهاپا س یبه خ  یاز عملکردها یاریشامل ب
. در شتتوندیم میاستتت که با در دستتترس بودن آب تن  یکیژنت

 ریو پر شتتدن دانه در جو به منبع ذخا یافشتتانتنش، گرده طیشتترا
ستگ یدراتیکربوه پر  یشده و ط رهیساقه ذخدر  عمدتاًدارد که  یب

 ,.Hasanuzzaman et al) شوندیها منتقل مشدن دانه به دانه

سر2013 سنتز پس از گلده عی(. با توجه به کاهش  محدود  ،یفتو
سهم جذب فعل شرا یکردن  شدن دانه در  ساقه یخشک طیدر پر   ،

بالقوه م ند بیبه طور  ب 50از  شیتوا نه را   هدرصتتتد از عملکرد دا
شد. به طور کل شته با کربن از دو  نیپرکردن بذر به تام ،یهمراه دا

که  یافشتتتاناز گردهپس  یهادراتیدارد: کربوه یمنبع بستتتتگ
ستق سنتز  شوندیبه دانه منتقل م ماًیم ( و انتقال مجدد جاری)فتو
 ,.Esmaeilpour-Jahromi et alاز ستتاقه ) یستتازرهیمواد ذخ

2012; Saidi et al., 2021یکارآمدتر یهاسمیمکان ی(. جو دارا 
سا سبت به  سا ریدر برابر کمبود آب ن سبت به  ست و ن  ریغلات ا

دارد. در مناطق کم بارش،  یبالاتر ینستتب یغلات تحمل خشتتک
شک شد گ یوجود تنش خ ست. از آنجا اهیدر طول ر  کهییمعمول ا

 یاهافصل و دم انیر پاد یتنش خشک لیمحصول به دل نیا دیتول
سایی شود، محققان یبالا محدود م شنا س یارقامدر پی   لیبا پتان

مناستتتب  یکیو مورفولوژ یکیولوژیزیف یهایژگیعملکرد بالا و و
(. Obidiegwu et al., 2015هستند ) یخشکتنش مقابله با  یبرا

با  جهینت درو  درا کاهش ده گیاهتواند فتوستتنتز یم یتنش خشتتک
سنتز روب ،یاروزنه تیکاهش هدا  بیتخر شیو افزا سکویکاهش 

بل توجه کلروف نیپروتئ قا برگ، عملکرد  یریو پ لیآن و کاهش 
هد ) کاهش د نه را  ندFarooq et al., 2017دا ما نی(. چ  شیآز

شان داده سخ روزنه اغلب با رطوبت خاکن ست  اند که پا و مرتبط ا
به  یادیتا حد ز انتولوژی جامکه ان دهنده آن استتتتنشتتتان این
ساقه و  شهیر نیب ییایمیش یهاگنالیس ست  ABAو  سته ا واب
(Hasanuzzaman et al., 2013; Farooq et al., 2014; 

Gaur et al., 2015.) 
استتتتفاده از کربن و تنفس باع   ییکارا ،یفتوستتتنتز تیظرف

 نیدر ستتتاقه گندم در ب دراتیکربوه رهیتفاوت در تجمع منبع ذخ
 یهاتهیوار ب،یترت نی(. به اXue et al., 2008شود )یها مپیژنوت

توانند با استتتفاده از انتقال مجدد کربن به عنوان یمتحمل گندم م
)منبع( و عملکرد  کربن دی اکسید جذب نیب یرابطه ا ه،یمنبع ثانو
 ;Schnyder 1993کنند ) جادیا ی( تحت تنش خشتتتکرهیدانه )ذخ

Blum 1998; Gebbing & Schnyder, 1999 مطالعات مختلف .)
فروکتان به  زیدرولیه ،یافشتتاناستتت که پس از گردهنشتتان داده

 ابد،ییم شیحفظ سرعت پر شدن دانه افزا یساکارز و فروکتوز برا
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به شتتدت مختل  یتحت تنش آب یکه فتوستتنتز فعل یزمان ژهیوبه
 یکل تیفروکتان و وضتتع مستتیر یها ژن دهیچیپ می. تن شتتودیم

شک اهیگلوکز گ ست ) یتحت تنش خ شده ا شاهده   Yang etم

al., 2020صولات جو که در مناطق ن شد م مهی(. مح شک ر یخ
 ولدهی در هنگام گ ژهیکنند ممکن استتتت در طول رشتتتد، به و

به  شتتتتریامر آنها را ب نیشتتتوند، که ا یپرشتتتدن بذر، دچار کم آب
 یهادراتی. کربوهکندیمحلول در آب وابستتتته م یهادراتیکربوه
تان، مح ند از فروک بارت تان وگلوکوزلول در آب ع کارز. فروک ها ستتتا
ند ) رهیذخ یهادراتیکربوه نیترمهم  Hübner etشتتتده هستتتت

al.2015; Goggin and Setter; 2004نشتتتان  ی(. مطالعات قبل
تنش  ماریرقم تحت ت نیاستتت که ماده خشتتک پدانکل در چندداده
مقدار  یمتحمل به خشککه ارقام یاست، در حال افتهیکاهش  یخشک

 (.Ehdaei et al., 2006دهند )یرا نشان م یشتریماده خشک ب

در غل تتت  یپیتنوع ژنوت یمولکول یمبنتتا نییمن ور تب بتته
ساقه  زیآنال یبرا هیزآرایمحلول در آب، از روش ر یهادراتیکربوه

 یهادراتیاز کربوه یمتفاوت یهاجو غل ت نیاستتتتفاده شتتتد. لا
با . ( et alBadigannavar ,.2018) محلول در آب را نشتتتان داد

که  افتندیآنها در ک،یمتابول یرهایدر مستت لیدخ یهاژن یبررستت
عداد انیستتتط  ب با  دراتیکربوه یدیکل یهامیاز آنز یت مرتبط 

ساقه مرتبط  یهادراتیکربوه سمیمتابول محلول در آب با غل ت 
 رهیکه ذخ تیواقع نیتوجه به ا(. با Zhang et al., 2020استتت )

 یتنش خشتتک طیپر کردن دانه در شتترا یبرا یستتاقه منبع مهم
انتقال  یستتاقه برا رهیذخ ای مرتبط یمولکول یهاستتمیاستتت، مکان

شده یمجدد تحت تنش به خوب ست. هدف از اشناخته ن مقاله  نیا
سا صفات کمیمکان ییشنا صفات ف های  و  یکیولوژیزیمرتبط با 

صفات کمیمکانعملکرد و  سبز ماندن در مراحل  های  مرتبط با 
شدن دانه جو م شد. همچنیپر   امیکس یهااز داده میتوانیم ن،یبا

ند پروتئوم تابولوم کسیپتومیکر سترن کس،یمان به  سکیو م و 
مرتبط با صفات  مکانهای صفات کمیعملکرد  ییدنبال آن شناسا
 .میاستفاده کن ندهیجو در آ یاصلاح یهامربوطه در برنامه

 

 یکیولوژیزیو ف یکیصفات مورفولوژ

شک یسازگار صفات  یریدر جو عمدتاً به انعطاف پذ یبا تنش خ
 اه،یتوده، رشتتد گ ستتتیز دیآن )به عنوان مثال، تول یکیمورفولوژ

مانند  یکیولوژیزیف یشتتود. پارامترها یتعداد پنجه( نستتبت داده م
سب یمحتوا شرا لیکلروف یآب و محتوا ین سط  زیتنش ن طیدر  تو
 لیبه دل ،ی. تحت تنش خشتتکشتتوندیم نییتع یکیژنت یهاتفاوت

 جاریو اثرات آن، جذب  یبرگها در طول تنش خشک یعیطب یریپ

 یکاهش م جاریفتوسنتز  ن،ی. بنابراابدییکاهش م یعیبه طور طب
بدی به کربوه یبرا اهیو گ ا ها  نه  از دارد و  ازین دراتیپر کردن دا
شود یم نیتام تروژنیساقه و انتقال مجدد کربن و ن رهیذخ قیطر
(Zia et al., 2020درک بهتر پتتاستتتخ .)و  یکیولوژیزیف یهتتا

 ییهایاستتتراتژ یطراح و یارقام متحمل به تنش خشتتک یمولکول
 یهادر برنامه یجو متحمل به خشتتتک یهاپیتوستتتعه ژنوت یبرا

 ی. برا(Sandhu and Kumar, 2017د بود )نخواه دیمف یاصلاح
صفات ر یتحمل جو به تنش، برخ شیافزا شرایم ااز   طیتوان در 

توده، عملکرد دانه و  ستتتتیعملکرد مانند ز فاکتورهایتنش مانند 
 وسنتزیب ل،یکلروف یمحتوا یکیولوژیزیشاخص برداشت، و صفات ف

 انگره،یفروکتان، راندمان انتقال مجدد، نسبت انتقال مجدد، طول م
س یعمود سنتز تیو ظرف یجانب یدهشهیر یها ستمیو  در  یفتو

 تهیمحلول و استتمولال یو قندها نیدانه، تجمع پرول پر شتتدن یط
مکان  لیو تحل هی(. تجز2)شتتکل  دیبهبود بخشتتلدهی در طول گ

مقاوم به  یهاپیانتخاب ژنوت یندهایطور موثر فرآبه  صفات کمی
 Hütsch et al., 2019; Ndlovu etدهد )یم شیتنش را افزا

al., 2021فات کمی لیو تحل هی(. تجز کان صتتت بر استتتاس  م
سا ستگ ییشنا و  یکم یپیصفت فنوت کی نیب یآمار یها یهمب

شانگرها ست ) یمولکول ین (. Rao et al., 2012خاص در ژنوم ا
ممکن استتت منجر به کاهش ستتط  برگ و وزن  یتنش خشتتک
شود. در طول دوره پر شدن دانه جو،  شهیرشد رافزایش خشک و 

بارور و کاهش  یهامنجر به کاهش تعداد ستتتنبله یخشتتتک تنش
رشتتد خود  عیبا تستتر نیهمچن اهانیشتتود. گیها متعداد کل پنجه

جو،  یهاکوتاه کردن دوره رشتتد، کاهش زمان پر شتتدن دانه یبرا
ستتازگار  یشتتود، با تنش خشتتکیکه منجر به بلوغ محصتتول م

 (.Hammad et al., 2014شوند )یم

 یآلل ها ییشناسا یبرا یادیز لیپتانس ،ژنژرم پلاسم بانک 
سترس دارد. در مطالعه به تحمل یبرا دیجد شد ا شان داده  ایی ن
بانک ژن مل ژنوتیپ 214از  یمجموعه متنوع که  یهند برا یاز 

 یو مزرعه غربالگر کیدروپونیه طیدر شتتترا یخشتتتکتحمل به 
صتتفات  شتته،یبهتر ر پیاز ن ر فنوت یشتتدند. پاستتخ تنش تجمع

، IC113045 ،EC578521 هایژنوتیپ که یو زراع یکیولوژیزیف
IC582699 ،EC492318 ،EC578711 ،EC667420 ،
IC393949 ،IC393949 ،IC393949  وIC393949 ،
IC393949  وIC39394980 ،IC393949 ،IC3939420 ،

IC39394980 ،IC3939494980 ،IC39394980 ،
IC3939494980 ،IC3939494980  وIC39394980  دارای

 Hordeum د،یژن کاند شتتتریب یآلل. تنوع تنوع آللی می باشتتند
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vulgare aleurone 1 (HVA1) ریپروموتر آن در ز یو توال 
و حستتاس مورد مطالعه  یمقاوم به خشتتک یهااز توده یامجموعه

 یرا در نواح ندلیا کیو  SNPشتتتش  HVA1قرار گرفت. ژن 
نواجی در  ندلیا کیو  SNPکه ستتته ینشتتتان داد در حال یژن

شد یپروموتر شاهده   غیربومی در یکی، HVA1از ژن  ل. دو آلم
یپدر  یگریو د به خشتتتک ،یبوم ژنوت ند یبا تحمل   مرتبط بود
(Manju et al., 2023)ژن حاوی که  ،یآبتنش کم طی. در شتترا

HvA1  شاهد  اهانینسبت به گ شده است انیب شیبرنج بدرگیاه جو
 (.Rohila et al., 2002دارد ) یشتریتحمل استرس ب

و  یاز صتتفات کشتتاورز یبرخ که بر روی ایبراستتاس مطالعه
از شتتاخص  یبرخ 1(RIL) بینوترک اینبرد لاینهایدر  یکیولوژیزیف
در  اهانی. گشتتتدند ییرا شتتتناستتتا اهیگ یمربوط به بهره ور یها

 زانمی ٪70در یاری نرمال گرفتند: آب ارقر یآب وضعیتسه معرض 
شک2(AWCآب موجود ) سترس خ آب  زانیم ٪ 35در  فیخف ی، ا

شک سترس خ  جیآب موجود. نتا زانیم ٪10در  دیشد یموجود و ا
صفات  شتریب یتوجه به طور قابل ینشان داد که خشک این مطالعه
تأث یکیولوژیزیمورفو ف به کاهش یقرار م ریرا تحت  دهد و منجر 

در  یداریشود. تفاوت معنیمورد مطالعه م صفاتعملکرد و  دیشد
صرف آب ب ییکارآ شک طیشرا نیم شاهده  فیو خف دیشد یخ م
شد سترس خف تیمار، نی. بنابران سب فیا سط   نیتربه عنوان منا

سنبله  نیشتریبا ب ییهاپیآب در مطالعه ما در ن ر گرفته شد. ژنوت
 طیدر تمام شرا یکیولوژیب بازدهدانه و  هزار وزن نی، بالاترخوشهو 

یصتتفات م نی، انیاند. بنابرادهیبالاتر رستتتنش آب به بازده دانه 
در ن ر گرفته  اصتتلاح یدر برنامه ها دیمف یتوانند به عنوان ابزار

 (.Istanbuli et al., 2020شوند )
متحمل  یغلات نسبتاً به خشک ریاگرچه جو بهاره نسبت به سا

درصد گزارش  75تا  41عملکرد آن در مواجهه با کمبود آب  .است
ست )شده (. Samarah, 2005; Sanchez-Díaz et al., 2002ا

 یبر رو دتاًدر جو عم یتحمل به خشتتک پیتاکنون، توستتعه فنوت
ناختروش کردیاز حداکثر دو رو یبیترک ایمنفرد  یهاروش  یشتتت

صتتفات منفرد را  یابیاستتت که معمولاً فقط امکان ارزبودهمتمرکز 
م هم   ,.Cseri et al., 2013; Rischbeck et al) کنتتدیفرا

شک تیجامع ماه یابیتوجه به ارز راًی(. اخ2017 چند  یتحمل به خ
چندگانه که  پیفنوت یهااز روش یبیاز ترک با استتتتفاده ،یصتتتفت

سخ شیو ب یکیولوژیزیف ،یکیمورفولوژ یهاامکان برآورد پا  ییایمیو
 ددهیرا م یصفات مربوط به تحمل به خشک ییشناسا ،یبه خشک
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(Marchetti et al., 2019 )ها برا تیبرآورد اهم نیهمچن و  یآن
 (.Mikołajczak et al., 2020شده است ) یپاسخ عملکرد به خشک

 

 آن وسنتزیب ریدر مس لیدخ یهافروکتان و ژن وسنتزیب

 لیرا تشتتک دراتیکربوه رهیاز منبع ذخ یاها بخش عمده فروکتان
 یهادر قستمت یقابل توجه زانیتنش به م طیدهند و در شترایم
 لیها توستتتط فروکتوز. فروکتانابندییم شیغلات افزا یشتتتیرو

فروکتان  وسنتزیدر ب لیدخ یهامیشوند. آنزیم وسنتزیترانسفرازها ب
ساکارز:  ساکارز:  سفراز ) لیفروکتوز -1عبارتند از  ( و SST-1تران

سفراز ) لیفروکتوز -6ساکارز: فروکتان.   SFT )(Nagaraj-6تران

et al., 20041 یهاژن انیب شی(. افزا-SST  6و-SFT  توستتط
سمز شده یتنش ا ساقه گندم گزارش  ست ) در   ,.Xue et alا

ساقه  یهاانگرهیها در مفروکتان مدتیطولان یسازرهیذخ (.2008
تا دوره پر شتتدن دانه  باًیتقر هیاول یستتازرهیذخ یهامکان عنوانبه
قال مجدد ا تی(. اهمSchnyder, 1993) دهدیرخ م یانیم  نیانت

شود که یآشکار م یزمان ییو گرما یساقه تحت تنش خشک ریذخا
سنتز یهاستمیس شدن دانه  ییکارا یفتو خود را در طول دوره پر 

پر  یکه تقاضتتا برا ی(. هنگامBlum, 1998دهند )یاز دستتت م
فروکتان شتتتود، یو ستتتاکارز محدود م ابدییم شیکردن دانه افزا

آزاد شود. انتقال مجدد  یشتریشود تا فروکتوز و ساکارز بیم هیتجز
فروکتان دارد که  زیدرولیبه ه ازیشتتتده ن رهیذخ یهادراتیکربوه

 -1-(، عمدتاً فروکتانFEHsفروکتان ) یدرولازهایتوستتتط اگزوه
ه گزو لFEHs-1) درولازهتتایتتا تمتتالًا یم زی( کتتاتتتا ح شتتتود. ا
ترانستتفرازها در ستتط   لیها و فروکتوزفروکتان یدرولازهایاگزوه
Nelson and Morris, ‐Wendelboe)شتوند یکنترل م یستیرونو

2022., et alBoutheina ; 2012 .).et al Boutheina (2022ب )انی 
در  FEH w3-1ن ژ ،ییهاتنا یخشتتکشتترایط تنش که در  ندکرد

 شیگندم افزا یهادر ساقه یافشانروز پس از گرده 25تا  20حدود 
مطالعه نشتتان  کی .(Boutheina et al., 2022) نشتتان داد انیب

صل FEH w3-1داد که ژن  ساقه  یعامل ا انتقال مجدد فروکتان 
شانگر پل ست و ن به عنوان  FEH w3-1شده  تکثیر سمیمورفیا

انتخاب انتقال مجدد فروکتان در ستتتاقه  یبرا دینشتتتانگر مف کی
سخ به تنش پا صلاحا یگندم برا  Zhang ) شد یمعرف یانیدر پا

et al., 2020) .فتوستتتنتز محدود  ،یتنش خشتتتک طیتحت شتتترا
شتتود. ستتاکارز توستتط محصتتولات یم هیفروکتان تجزشتتود و یم

ساکارز  سنتاز و  سفات  سفاتاز از محصولات -6ساکارز ف سفات ف ف

2. Available water capacity 
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انتقال رشد  لدر حا یهاشده )فروکتوز( سنتز شده و به دانه هیتجز
سد ایبه ن ر م(. Joudi et al., 2012) یابدمی سهم انتقال  نیر

ساقه به دانه گندم برا ساندن عملکرد در  یساکارز از  به حداکثر ر
شک طیشرا سب تیاهم انتهایی یخ  Joudi etدارد ) یشتریب ین

al., 2012 .) :ساکارز سفراز لیفروکتوز -1ساکارز:   نیترمهم، تران
تال یبرا میآنز کا تان را  عاکند. یم زیستتتنتز فروک  میآنز نیا تیلف

ساکارز:  مربوط به غل ت ساکارز:  ست که   لیفروکتوز -1ساکارز ا
سفراز تحت تأث ساقه قرار م تیفعال ریتران سنتاز در  . ردیگ یساکارز 

ترانسفراز مربوط  لیفروکتوز -1ساکارز: ساکارز:  یهامیآنز تیفعال
ساقه ها سنتز و انتقال مجدد   کربوهبدراتهای محلول در آب یبه 

رطوبت خاک  زانینستتتبت به زمان و م میآنز نینشتتتان داد که ا
 لیفروکتوز -1ساکارز: ساکارز:  تیدارد. فعال یمتفاوت یواکنش ها

روز پس  15به  6از  یمعمول یاریبا آب اهیگ یترانسفراز در ساقه ها
ستگ افتیکاهش لدهی از گ سپس همب با غل ت  ییمثبت بالا یو 

جو ارقام گزارش شد که در ایی العهبراساس مطفروکتان نشان داد. 
 ،یو ترکمن( تحت تنش خشتتتک مروزوی)ارقام نصتتترت، جنوب، ن

تقش بستتزایی انتقال فروکتوز  ریدر مستت لیدخ یهامیآنز تیفعال
های کربوهبدرات. سپس چهار رقم با صفات مختلف مرتبط با دارند

و  نیشتری( بگلدهیروز پس از  10) گلدهیدر زمان  محلول در آب
قدار  لدهی روز پس از گ 10در  های محلول در آبکربوهبدراتم

ساکارز: ساکارز  تیمطالعه نشان داد که فعال نیا جیمتفاوت بود. نتا
های محلول کربوهبدرات شیترانستتتفراز باع  افزا لیفروکتوز -1

قام م نیدر ا در آب عال رییشتتتود. تغیار تان تیدر ف -1-فروک
در  رییبا تغلدهی پس از گ 15ز ( در روFEH-1) درولازیاگزوه

تفاوت  نورتاز،یا میآنز تیفعال لیانتقال مجدد ساقه همراه بود. به دل
پانزدهم پس از گ نیب یداریمعن قام در روز   طیدر شتتترالدهی ار

 یمشاهده شد. ارقام مختلف با استفاده از فتوسنتز معمول یتنش آب
کاهش  یبرا یمهم لیتواند دلیدهند که میساقه نشان م ریو ذخا

  باشد. یتنش آب طیقابل توجه وزن دانه در شرا
ست نقش ح یسیرونو یفاکتورها  یندهایدر فرآ یاتیممکن ا

 یهامولکولیا  یستتیرونو یکنند. فاکتورها فایمختلف ا یکیولوژیب
 یرهاینقش دارند و در مستتت یتعامل دارند و در انتقال انرژ گرید

 قیتوان از طریم کنند. نشتتاستتته رایشتترکت م یده گنالیستت
-6از جمله  مینزآ نیکرد و توسط چند هیتجز زیو فسفرول زیدرولیه

SFT مطالعه  مطابقشتتد.  زیدر برنج کاتال لازیو نشتتاستتته فستتفور
قه  Ta6-SFT نیبا پروتئ TFs TaMYB ،یقبل فت ستتتا با در 
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شود. هسته سطوح یم انیشود و با استفاده از ساکارز بیمتصل م
نشتتان داده استتت.  SFT 23-6 یرا برا یمیآنز تیاز فعال ییبالا
تان م وستتتنتزیبا ب SFT-6 یها میآنز به حفظ  یفروک ند  توان

س سمز لیپتان شدن  انیحفظ جر ایو/ یا کربن به دانه در طول پر 
 یتنش خشک طیرا در برابر شرا اهیگ نیدانه کمک کنند. آنها همچن

 رهیذخ انتقال ینشتتاستتته به ستتاکارز برا لیکنند. تبدیمحاف ت م
تا  یکربن موجود در ساقه قبل از گلده ریاست. ذخا یکربن ضرور

 bZIPو  یکند. انگشتتت رویبه پر شتتدن بذر کمک م یادیحد ز
گونه مانند ذرت،  نیشود، در چندیم مینشاسته تن  وسنتزیکه در ب
س سیسو  نیریش ینیزم بیجو،  سا زنب آرابیدوپ ست ییشنا  شده ا

(2003., et alLara ). نه ز یانگشتتتت رو یهانیپروتئ  پیو دام
نقش  یاهیمختلف گ یها( در رشد بذر در گونهbZIP) هیپا نیلوس
 اند.فروکتان در پر کردن دانه داشته وسنتزیبدر 

 

  1سبز ماندن

 راتییو تغ یتنش خشک لیکاهش عملکرد محصولات غلات به دل
ما به  یجد ازیدهنده ننشتتتان یمیاقل راتییاز تغ یناشتتت دیشتتتد

سبز ماندن  ییغذا تیبه امن یابیدست یبرا دیمف یهایژگیو ست.  ا
(SG )ستتتازد تا یرا قادر م اهانیاستتتت که گ هیثانو یژگیو کی

 یتریطولانمدت  یاخود را بر یفتوسنتز تیسبز و ظرف یهابرگ
 ن،یخشتتک، حفظ کنند. بنابرا طیدر شتترا ژهیبه و ،لدهی پس از گ

 نیدارند و بنابرا یتر یسبز ماندن دوره پر شدن دانه طولان اهانیگ
 Kamal) سبز ماندن دارند ریغ اهانینسبت به گ یعملکرد بالاتر

et al., 2019)اصتتتلاحانتخاب غلات  یصتتتفت برتر برا ک. ی 
جار کاهش عملکرد در شتتترا یبرا یت به بر  تنش و بهبود  طیغل

 ییندن به بهبود کاراسبز ما یبرا اصلاح نباتاتعملکرد دانه است. 
صتتفات  ریکه با ستتا یهنگام ژهیاستتت، به ومحصتتول کمک کرده

و  یمولکول یهاستتمیمکان  یتوضتت ن،یشتتود. بنابرا بیترک دیمف
حل  دیمرتبط با صتتفت ستتبز ماندن ممکن استتت کل یکیولوژیزیف

شکل بهره سا یورم شد  یطیمح یهابا تنش یزگارمحصول با  با
(Rong et al., 2013 سبز ماندن شک کی(.   یصفت مقاوم به خ

در لدهی حفظ ستتط  برگ ستتبز پس از گ یرا برا اهیاستتت که گ
نه تستتته ندیم لیطول دوره پر شتتتدن دا  Thomas and) ک

Howart, 2000)محصتتولات غلات، مانند ستتورگوم،  ری. در ستتا
را  یتوانند عملکرد بالاتریم ستتبزماندن یهاپیفنوتت، گندم و ذر
 ;Rong et al., 2013) دهند شیافزا یتنش خشتتک طیدر شتترا
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Harris et al., 2007; Jordan et al., 2012)فت  تی. مز صتتت
ندن ما نه در طول تنش آب شیافزا ستتتبز ند یعملکرد دا  نیدر چ

 Seiler etمحصول مانند گندم، سورگوم، جو، برنج و ذرت است )

al., 2014 Borrell et al., 2014;عملکرد مربوط  شیافزا نی(. ا
کاهش  ،یفتوستتنتز ییبرگ، کارا یریدر پ ریمانند تاخ یبه صتتفات

و  دراتیکربوهر شتتدن دانه، جذب ستتط  برگ، ستترعت و مدت پ
 Cattivelliاست ) یها در طول تنش خشکاز برگ تروژنیانتقال ن

et al., 2008سنتز سبزماندن یهاپی(. ژنوت را  ییبالا یبازده فتو
نه و  بهبودی، تحت تنش آب عملکرد بالا نشتتتان  درنتیجهتعداد دا

یی (. شتتناستتاJagadish et al. 2015؛ Dolferus 2014دادند )
 که است غلات، نشان داده صولاتمح ریدر سا صفات سبزماندن

منجر  و این امر بخشدیبهبود م یتنش خشک طیرا در شرا عملکرد
صفات مشابه در جو شده است.  بیو ترک ییشناسا یبه تلاش برا

مرتبط با پاستتخ به  ستتبزماندن دیجد کان صتتفات کمیم نجایدر ا
 .(1)جدول  میکنیدر جو را گزارش م تنش خشکی

 

 کردهایرو

 کسیپروتئوم

 یبرا اهانیکنندگان گاصتتلاح یرو شیاز مشتتکلات عمده پ یکی
مه نا حدود یاصتتتلاح یهابر خا تیمحصتتتولات، م ژن در  ریذ

 اهانیبالقوه در گ یهاژن ییاستتت. شتتناستتا یمحصتتولات بوم
مدهیم ند نقش ع فات زراع یاتوا ند. ا فایا یدر بهبود صتتت  نیک

 ستتتتیز یهاشتتترفتیتوان به طور گستتتترده از پیاطلاعات را م
به دست آورد.  کسیو پروتئوم سکیاز جمله ژنوم یمولکول یشناس
 اهانیگ توان با استفاده از اصلاحیشده را م ییتازه شناسا یهاژن
محصول مطلوب گنجاند.  کیمحصول در  یبهره ور شیافزا یبرا

ستفاده از فناور  سکیو متابولوم کسیمانند پروتئوم امیکس یهایا
شاورز صلاح نباتات،  یندهایدر فرآ ینیبشیو پ یسازگار ،یدر ک ا

 یهابالا را که در برابر تنش تیفیبا ک ییمحصتتتولات غذا دیتول
دارند،  ییبالا ییاوم بوده و ارزش غذامق یستتتتیرزیو غ یستتتتیز

 لیتتو تحل هیتت(. تجز et alChaudhary ,.2019) کنتتدیفراهم م
درک  یبرا یستمیس یشناسستیز کردیرو کیاز  یبخش امیکس
تابول هانیها، پروتئژن نیب دهیچیپ هایکنشبرهم در  هاتیو م
 یژنوم لیو تحل هیبه تجز کپارچهیدرک  جه،یاستتت. در نت پیفنوت

 نیاستتت. پروتئ کیوانفورماتیب لیو تحل هیبر تجز یمتک نیو پروتئ
 یهستتتند که مستتئول تمام عملکردها یکیولوژیب یهاها مولکول

استتت که  یکینتک کسیموجودات زنده هستتتند. پروتئوم یستتلول

ندازه کان ا عداد ز یفیو ک یکم یریگام که  ییهانیاز پروتئ یادیت
 (.Du Plessis et al., 2011دهد )یهستند را م ریدرگ ماًیمستق

را در مورد غل تتت  یاطلاعتتات سکیپروتئوم یکردهتتایرو
 ن،یپروتئ-نیپروتئ کنشبرهماصتتتلاح پس از ترجمه،  ن،یپروتئ

ها و شتتده توستتط ژن یکدگذار یهاژن یمیتن  یعملکردها
که یی. از آنجاکنندیستتتاختار مرتبط با تحمل استتتترس ارائه م

ندارد،  یخوب یهمبستتتگ نیپروتئ با ستتطوح mRNAستتطوح 
 ای DNAاطلاعات از دستتت رفته در  یکسپروتئوم ییستتاشتتنا

mRNA کند. رشد جو و پر شدن دانه در غلات به یم لیرا تکم
 یشیرو یهاها در بافتدراتیکربوه رهیشده و ذخ رهیکربن ذخ

. از روش دارد یبستتتگلدهی در ستتاقه قبل و بعد از مرحله گ ای
بر  یخشتتتکاثرات تنش  لیو تحل هیتجز یبرا کسیپروتئوم
و پرکردن بذر در ارقام  یافشتتانگرده یپروتئوم ستتاقه ط یالگو

  ). et alBazargani ,.2011(استتتفاده شتتد  49Nو  14Nگندم 
شک جینتا شان داد که اثرات تنش خ س ین را  نیسنتز پروتئ ریم
ساقه و انتقال مجدد ذخ شیافزا یبرا شد   زانیساقه به م رهیر
بالاتر در  اریمجدد بستت تقالان تیبا ظرف N49در رقم  یشتتتریب
مربوط بتته  یهتتانیپروتئ ن،یداد. علاوه بر ا رییرقم تغ نیا

 بی( و آسROS) ژنیفعال اکس یگونه ها یسطوح بالا تیریمد
باع  محاف ت از ستتتلول  یریدر طول پ N49در  ویداتیاکستتت

 یمجدد در ستتاقه تحت تنش خشتتک انتقالستتاقه و حفظ  یها
شیب جینتا نیشد. ا  یبرا یکل یهاسمیدر مورد مکان دیجد ین

به خشتتتک با  یهانیپروتئ میتن  قیجو از طر یتحمل  مرتبط 
 دهد.یساقه ارائه م رهیانتقال مجدد ذخ

عه نالیز  یقبل مطال و  Artaجو ) پیبرگ دو ژنوت یکسپروتئومآ
Keelی( تحت تنش خشک ( نشان دادRollins et al., 2013 هر .)
اندازه با  کیمتنوع بودند، اما هر دو به  یکیاز ن ر ژنت پیژنوتدو 
شک یهاطیمح شدند. ا یخ در مورد  یمطالعه اطلاعات نیسازگار 
ارائه کرد. به طور  یتنش خشتتک تحت یپینوتو ف یمولکول راتییتغ
 یتر یاثرات قو ،یکیولوژیزینسبت به صفات ف یتنش خشک یکل

فات مورفولوژ ند تغ یکیبر صتتت مان نه، تغ ریی) در  رییدر عملکرد دا
 رییآب و تغ ینسب یدر محتوا رییتعداد سنبله، تغ رییتوده، تغ ستیز

سنتز شاخص عملکرد فتو  روتئومپ ،ی( دارد. تحت تنش خشکیدر 
نسبت به شاهد نشان  نیپروتئ یدر فراوان یداریمعن راتییبرگ تغ
 یرا تحت تنش خشتتک ترنستتکریپتوم یادیتعداد ز جینتا نینداد. ا

گرفت  جهینت توانیم نی(. بنابراRollins et al., 2013نشان داد )
ستفاده از مکان شد گ یاجتناب یهاسمیکه جو با ا  اهیباع  کاهش ر
 شود. یم یسلول تازبه من ور حفظ هموس
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و ج پیژنوت یبر رو یاستتتهیمقا کسیپروتئوم لیو تحل هیتجز
ش شک XZ5) یوح شک XZ54و  یمتحمل به خ ساس به خ ( و یح

 یهاکردند که در گروه ییرا شناسا یمتحمل به خشک نیپروتئ 38
 وسنتزیو ب یانرژ سم،یفتوسنتز، پاسخ به استرس، متابول یعملکرد

در  نیوتئپر 20شتتده،  انیب نیروتئپ 38قرار گرفتند. از  نهیآم دیاستت
XZ54 یهانی)پروتئ تیدهنده اهمنشتتانداشتتتند که  انیکاهش ب 
سنتز و متابمرتبط  شکیانرژ سمیولبا فتو ست ا ی( در تحمل به خ

(Wang et al., 2015عه طال ناستتتتا یا(. م  ییبه من ور شتتت
گلستان جو مانند ان یهاگونه ،یاهیگ یمقاوم به خشک یهانیپروتئ

(Golden Promise)  صره( به ساس و عراق )ب به عنوان ارقام ح
 یهانیتئپرو یپروتئوم بر رو زی. آنالدش انجامعنوان ارقام متحمل 

ر و چها ستیبانجام شد.  یکنترل و خشک طیو برگ در شرا شهیر
سط  شهیر نیپروتئ 45برگ و  سا MALDI-TOF MSتو  ییشنا

سب انیب یشد. الگوها سا یهانیپروتئ ین  یدشده به تعدا ییشنا
س صره با بشدند میگروه مجزا تق تبط با مر یهانیپروتئ انی. رقم ب

 نیئپروت یو تاخوردگ ژنیفعال اکستت یهاگونه یستتطوح بالا دیتول
 یببه طور نامناستت یفتوستتنتز یهامیمشتتخص شتتد. برعکس، آنز

(. به Wendelboe‐Nelson and Morris, 2012شدند ) میتن 
 شیافزا لیرقم بصتتره به دل یتحمل به خشتتک شیافزا ،یطور کل
 نیاستتت. ا یخشتتک طیدر شتترا ژنیفعال اکستت یهاگونه میتن 

ستتت اها ممکن تیها و متابولنیدهد که پروتئیم اطلاعات نشتتان
 اهیعملکرد گ شیافزا یاصتتلاح جو برا یدر برنامه ها ینقش مهم
پاستتتخگو به  یهانیکنند. پروتئ فایا یینها یخشتتتک طیادر شتتتر
 کرد. جو استفاده اصلاح یتوان به عنوان نشانگر برایرا م یخشک

ستتنتز فروکتان با  یکه در القا ینیپروتئ یهااز واستتطه یبرخ
کلستتیم،  دهندهگنالیستت ینقش دارند، از جمله اجزا Sucواستتطه 

وابسته  ینازهایک نیو پروتئ میمتصل به کلس EFخانواده  نیپروتئ
و استتترس  یهورمون یدهگنالیستت و در (CDPKs) کلستتیمبه 
تعادل  ها،نهدر حرکت روزکلستتتیم نقش دارند. اتصتتتال  یطیمح

تاز م تروژن،یکربن/ن غذهموستتت و  ABA یدهگنالیستتت ،یواد م
س یزنجوانه و  یماده مغذ کینقش دارند.  یدفاع یهاگنالیبذر و 

س کی شد و نمو در  یدهنده براگنالیمولکول   وتیوکاریکنترل ر
از جمله  ییرهایبا مستت سیدوپستتیگلوکز در آراب یدهگنالیها. ستت
 یرهایو مستت G نیو پروتئ نازیوکهگز یدهگنالیستت یرهایمستت

 (.Huang et al., 2015) شتتود یادغام م  زیکولیوابستتته به گل
و  کیدر طول انتقال مجدد متابول یمرتبط با خشتتک یهاتیمتابول

س ساقه از جمله قندها و ا د ابییم شیافزا  یآل یدهایانتقال مجدد 
(Yang et al., 2016 .)T6P در  یدیکل یهامیبا فعال کردن آنز

 جیساکارز به نشاسته را ترو لیرونوشت، تبدسنتز نشاسته در سط  
در واستتطه انتقال  یدیعامل کل کی فستتفات 6تره هالوز کند. یم

 فستتفات 6تره هالوز به پر کردن دانه استتت.  یفاز از مدل ستتاز
سطه ب سنتزیوا ست،  و در  یضرور گنالیس تیمتابول کیترهالوز ا

شد را به متابول اهانیگ  6تره هالوز کند. یکربن مرتبط م سمیکه ر
در دستتترس بودن  یبرا گنالیمولکول ستت کیبه عنوان  فستتفات
عداد میو در تن  بالاکربن  هایاز فرآ یت هانیرشتتتد در گ یند  ا
سا ست ییشنا  et alHajibarat  ;2008., et alPaul ,.) شده ا

سفات 6تره هالوز  .(2023 س کیبه عنوان  ف  یبرا گنالیمولکول 
رشد  یندهایاز فرآ یتعداد میتن  در دسترس بودن کربن بالا و در

سا اهانیدر گ ست  ییشنا سخ  (. et alMeitzel ,.2021(شده ا پا
شک گیاه به تنش سترسدر طول  یخ های مربوط ژنها و پروتئین ا
 .(1)شکل  ابدییم شیافزا به سیگنالینگ

 کیژولویزیو مورفوف کیفنولوژ لیو تحل هی، تجزایدر مطالعه
انجام  خشتتتکیبدون تنش و تنش  طیرا با دو رقم گندم در شتتترا

 خشتتتکیرقم مقتاوم بته تنش  نییو تع یابیت. پس از ارزمیداد
سط  ینیپروتئ راتیی(، تغشگامی)پ  عدیژل دوبآن در برگ پرچم تو
 33 یاقافتر انیشتتد. ب ییشتتناستتا MALDI-TOF-TOF MSو 

 را بر خشتتکیپاستتخگو به تنش که اثر قابل توجه تنش  نیپروتئ
 یرهایپروتئوم برگ پرچم گندم متحمل و استتتفاده از آن از مستت

در پاستتتخ به تنش  یمولکول یندهایمختلف و فرآ یده گنالیستتت
 یهانیپروتئ یبرخ یفراوانخشتتکی دهد. تنش ینشتتان م یرطوبت
 ستتکویروب زوفرمیو ا ستتکویواحد بزرگ روب ریدر فتوستتنتز )ز لیدخ
 دیپیل ستتتمی(، متابولFBA) دراتیکربوه ستتتمی(، متابولA وازیاکت
(AspSIو دو پروتئ )شیافزا یتوجهطور قابلناشتتتناخته را به نی 

 یهانیدر پروتئ انیو ستتط  ب یفراوان نیشتتتریکه ب ییداد. از آنجا
شد، آنها م افزایش بیان یافته شاهده   یاعمده یهانقش توانندیم
ها نیئاز پروت یبرخ یداشته باشند. فراوان خشکیدر تحمل به تنش 
سترس  یبه طور قابل توجه شکیبا ا سنتز )ز خ حد وا ریکه در فتو

سفوگل)موتاز  دراتیکربوه سمیمتابول(، سکویکوچک روب (، تسرایف
سفاتازی)پ یانرژ سمیمتابول  نیاپرونچ نیمحلول( و پروتئ یمعدن روف

CPN20 افتیاستتتت، کاهش  لیدخ (Nazari et al., 2020) .
 یبالا در مورد تحمل ینشیپروتئوم ممکن است بتفاوت در سطوح 

 کسیمارائه دهد. پروتئو یستتتتیرزیغ یهاگندم نان در برابر تنش
ندیابزار مکمل، م کیعنوان به ناستتتا یبرا توا  ایها نژ ییشتتت

ند یهانیپروتئ  دیمف غلاتدر  خشتتتکیتحمل تنش  یبرا دیکا
 باشد.

 



 

 
 های مربوط به سیگنالینگ در طول استرسها و پروتئینژن .1شکل 

Figure 1. Genes and proteins related to signaling during stress 
 

 ترنسکریپتومیکس

1توالی یابی 
RNA روشتتتن کردن  یقدرتمند برا دیروش جد کی

ست. ا پیو فنوت پیژنوت نیرابطه ب سترده در  کیتکن نیا به طور گ
هان،یگ یکیژنت قاتیتحق نال ژهیبه و ا که برا زیآ  یرونوشتتتت، 

یان افتراقی هایژن صیتشتتتخ های( در فرآDEGs) با ب  یند
 بکار گرفته شود،  یمختلف با اهداف مختلف استفاده م یکیولوژیب
در  یپاستتخ به خشتتک یهاستتمیمکان یستتیرونو لیشتتود. پروفایم

از مطالعات  یاریمحدود استتت. بستت اریمرحله پر شتتدن دانه بستت
پاستتخ  یکه به تنش خشتتک یغلات ریجو و ستتا یبر رو یستتیرونو
 ،یشیرو یهااندام یآنها بر رو شتریانجام شده است، اما ب دهند،یم

 یتنش خشک حتپر شدن دانه ت در مرحله هاشهیها و رعمدتاً برگ
شده  ستانجام  . (Zeng et al., 2016; Chen et al., 2017) ا

 یاز مهندس توانی(، مDEG) یافتراق یانیب با هاژن ییشناسا یبرا
در غلات  یخشتک یهاپاستخ به تنش یو اصتلاح نژاد برا کیژنت

                                                                                                                                                                                      
1. RNA-seq 

فا ژهیوبه فاده کرد. پرو از  یبرخ پتومیترنستتتکر یهالیجو استتتت
عملکرد  تیفیکردند که پاسخ صفات ک ییارا شناس یدیکل یهاژن

 چاپرونو  دازیگلوکوز-β ناز،یک نیرا مانند پروتئ یبه تنش خشتتتک
و  یفیدر صتتتفات ک یکمتر رییمتحمل تغ پیکنند. ژنوتیم میتن 
ستمکاهش تنش دربالاتر  تیظرف سی ستفاده از   یهامهار گونه با ا

 دراتیمحلول در کربوه یمحتوا میزانو داشتتتته ژنیفعال اکستتت
فت رو رهیذخ با بذر  یشتتتیشتتتده در طول  کاهش در پر کردن 

 (.Hong et al., 2020داد )ن داری نشانمعنی

به دل کمبود عداد  لیآب ممکن استتتت  نه و ت کاهش وزن دا
 یها پیدرصتتد کاهش دهد. ژنوت 60تا  50ستتنبله، عملکرد را تا 

حستتاس صتتفات مربوط به عملکرد مانند زنده ماندن گرده، تعداد 
شرا شه و وزن دانه را در   Barnabás ) تنش کاهش دادند طیخو

et al., 2008.)  یاه پیمطالعه، ژنوت کیبر استتتاس ND476 
با ژن  4088و  3451 بی)حستتتاس( به ترت ZX978)متحمل( و 
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یان افتراقی ند. بستتت دی( تولDEGs) ب یان  هااز ژن یاریکرد با ب
نشتتتاستتتته و ستتتاکارز، و  ستتتمیمتابول بوزوم،یمربوط به ر افتراقی
س سنتزیب یرهایم شدن دانه غالب  دیپروپانوئ لیفن و در مرحله پر 

ند. بستتت یان افتراقیاز ژن یاریبود با ب  بوزوم،یدر ستتتنتز ر ها 
 پیگوگرد در ژنوت ستتمیمتابول یرهایو مستت MAPK نگیگنالیستت

ZX978 ها با بیان افتراقیاز ژن یاریبستتت ن،ینقش دارند. بنابرا 
متحمل  پیستتاکارز در پر کردن دانه در ژنوت ستتمیمربوط به متابول

شک یبرا ست. تنش خ سورگوم  یحفظ عملکرد دانه ا بر محصول 
پر  حلهدر مر یسیرونو لیگذارد. پروفایم ریدر تمام مراحل رشد تأث

 Fracasso etرا بر عملکرد دانه داشت ) ریتأث نیترشیشدن دانه ب

al., 2016 .)با تعداد بالاتر  کیپتومیگزارش در سط  ترانسکر کی
شده در ژنوت ها با بیان افتراقیژن شاهده   IS20351حساس  پیم

 دهدیشتتد، که نشتتان م دییتا IS22330متحمل  پیو نه در ژنوت
دوره پر شتتدن  لیتکم یرا برا یشتتتریب یهاحستتاس ژن پیژنوت
، ندارد بیان ژن شیبه افزا یازیاما رقم متحمل ن کند،یم انیخود ب
که  رهیخدوره رشتتتد خود ذ لیتکم یخود را برا یو انرژ انیب بل

ند برایرونوشتتتت م لیو تحل هیتجز ن،یکند. علاوه بر ایم  یتوا
در طول پر  یدر پاستتخ به تنش خشتتک لیدخ یهاژن صیتشتتخ

 شدن بذر استفاده شود.

س زیجو ن شک یمنف ریاز غلات تحت تأث یاریمانند ب  یتنش خ
 تیماه شیافزا نیژنوم ساده و همچن لی. اما جو به دلردیگیقرار م

 یبرا یعنوان مدلبا برنج و گندم، به ستتتهیمقاوم به تنش در مقا
شا شک ییرمزگ ست.  یتحمل به خ شده ا در غلات در ن ر گرفته 
به همراه  یو هورمون یپتومیترانستتتکر یهالیپروفا ایی،در مطالعه

 یجو متحمل به خشک یهاپیژنوت نیب ییایمیوشیب یژگیو نیچند
(Otisشک ساس به خ شک تنش تحت( Baronesse) ی( و ح  یخ
سا یبرا شیو ب یمولکول یهاتفاوت ییشنا  هاپیژنوت نیب ییایمیو
ش د.ش سهیمقا سب یدر محتوا یاز خشک یکاهش نا برگ،  یآب ن

با  ستتتهیدر مقا Otisتوده در  ستتتتیو تجمع ز خالصفتوستتتنتز 
Baronesse یتفاوت معن یهورمون یهالینستتتبتا کم بود. پروفا

-ا-نیزات-سیو ستتت GA20از  ریغ باتیاکثر ترک یرا برا یدار
 سهیدر مقا Otis( نشان نداد، که سطوح آن در c-ZOG) دیگلوکوز

 یها. تفاوتافتی شیافزا اریبستتت یتحت خشتتتک Baronesseبا 
سکرییپتوم لیو تحل هیکه از تجز یاعمده شاهده ترن شد عبارتند  م
 یمقاوم به خشتتک Otisدر با بیان افتراقی  هاژن ی( تعداد کل1از: )

شک Baronesseبا  سهیدر مقا ساس به خ سبتاً کم بود. ) یح ( 2ن
سنتزیژن ب کی به  NAC یسیرونو ی( و فاکتورهاCER1موم ) و

( 3القا نشتتد. ) Baronesseدر  اماشتتد  جادیا Otisطور خاص در 

 یستتتیو فاکتور رونو دروژنازیده دیآلده نیبتائ افزایش بیان میزان
( 4بود. ) شتتتریب Baronesseبا  ستتهیدر مقا Otisهومئوباکس در 

فا زانیم مرکز  یهانیپروتئ یژن برا انیب یهالیکاهش پرو
س با  سهیدر مقا Otis( در D2و  D1) II (PSII)ستم یواکنش فتو
Baronesse  .در  یکل یستتیرونو یها، پاستتخبه طور کلیکم بود

Otis شک تحمل به  توانندیکه م ییهاژن اما کم بود یمقاوم به خ
شان دادند ایاند شده متحمل القا پیدر ژنوت یخشک  افزایش بیان ن
 باشتتددر جو مهم  یتحمل به خشتتک یبرا تواندیها متفاوت نیو ا
(Harb et al., 2020.) 

شه  یاسهیمقا لیو تحل هیتجز رقم برنج  کیاز  نارسما از خو
 یرقم حستتاس به خشتتک کی( و Nagina 22) یمقاوم به خشتتک

(IR64و تنش کمبود نرمتتال یاریتت( کتته تحتتت کنترل )بتتا آب )
ست. زایشیاعمال شده در مرحله  تیمار) یآب/خشک ( رشد کرده ا

س/هااز ژن یبرخ طیشرا سخ دیجد یرهایم سترس را  هدهندپا به ا
سئول تحمل تنش  شککه م شیدر مرحله  یخ شکار  زای ستند، آ ه

( در خوشته 6706شتده ) میتن  یهاژن یترنقش مهم جیکرد. نتا
N22 شک ( در 5590با ) سهیرا در مقا یشیمرحله زا یدر تنش خ

IR64  .یان نشتتتان داد تابول یهاژنافزایش ب با م  ستتتمیمرتبط 
سنتز متابول ساکارز،  سته/ شا  ،یسیرونو یفاکتورها ه،یثانو یهاتین

به  N22در  نیآلان لیو فن کینولئیل دیاستت ون،یگلوتات ستتمیمتابول
به  یتنش خشتتک بود. IR 64از خوشتته  شتتتریب یتوجهطور قابل

 ،یشیدر مرحله زا ژهیگذارد، به ویم ریتأثشدت بر رشد و نمو برنج 
نه بند ک،یمتابول یندهایکه منجر به اختلال در فرآ  /یکاهش دا
و عملکرد  یدانه، کاهش بهره ور تیفیپر شتتتدن دانه، کاهش ک

شکیم نییپا س یهاگونه دیتولباع   یشود. تنش خ فعال  ژنیاک
(ROSم )میزان بالایو  شودی  ROSس  تیفعال گنال،یبر انتقال 

 Kaur) گذاردیم ریو مجموعه بذر تأث اهیها، فتوسنتز، رشد گروزنه

et al., 2023)اهانیگ ،یمقابله با تنش خشتتک یحال، برا نی. با ا 
فاع یرهایمستتت یستتتر کی یدارا ند آنز ید مان ند،   یمیهستتتت

( و آستتکوربات CAT(، کاتالاز )SOD) ستتموتازید دی)ستتوپراکستت
کاروتنوئ یمیآنز ری( و غ(APX دازیپراکستتت ها،ی) ها،یفلاونوئ د  د

  ROSبردن  نیاز ب یها برا دانیاکس ی( آنتونیآسکوربات و گلوتات
. (Kaur et al., 2022; Kumar et al., 2022) شونداستفاده می

مثل در  دیتول مرحله یتنش خشتتتک میحال، در مورد تن  نیبا ا
س ژهیبرنج، به و س یرهایدر مورد م و برهمکنش آنها  گنالیانتقال 

گذارند، یم ریو عملکرد دانه تأث رکه بر رشد بذ ییرهایبا ژن ها/ مس
 وجود دارد. یاطلاعات کم
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 سکیمتابولوم

تابول یادیز راتییباع  تغ یخشتتتکتنش  ند  اهیگ ستتتمیدر م مان
مختلف و  یهاتیبه متابول ادیز ازین ،یمیآنز تیمشتتتکلات فعال

شتود یمشتتقات آنها م ای ژنیفعال اکست یها گونه یستطوح بالا
(Gururani et al., 2015در نت .)ستتتاختار  یخشتتتکتنش  جه،ی

را  اهیگ یولوژیزیف یدیکل یدهد و عملکردهایم رییرا تغ یستتتلول
سنتز تیظرف د،یشد راتییتغ انیکند. در میمختل م محدود  یفتو

صول  شودیمثل مختل م دیو تول یبارور شود،یم و عملکرد مح
بدییکاهش م تابولومKrasensky et al., 2012) ا  سکی(. م

سهم قابل توجهیم تنش در  یکیولوژیب لیو تحل هیدر تجز یتواند 
تحمل  یهاسمیکه مکان را دارد لیتانسپ نیداشته باشد و ا اهانیگ

هانیدر گ یبه خشتتتک عالرا  ا عات کم ف طال ند. م  یو کم یک
شک یاهیگ یهاتیمتابول ص یتحت تنش خ ستند،  یفینه تنها تو ه

را در  یقیعم ییایمیوشیو ب یکیژنت یهاسمیبلکه ممکن است مکان
 اهانیگ ییتوانا نیتحت تنش نشان دهند و همچن اهانیپاسخ به گ

 (.Parida et al., 2018کنند ) زیمتماتحمل تنش  یبرارا 

 یهاپیپاستتتخ ژنوت ستتتهیمقا یبر رو کیمطالعات متابول اکثر
اند. در اکثر مطالعات، حستتاس به استتترس و متحمل متمرکز شتتده

س سمز تا نهیآم یدهاینقش ا ست، اما شده دییبه عنوان محافظ ا ا
ستیمتابول ریسا تیاهم  باتیقندها و ترک ،یآل یدهایها از جمله ا
مطرح شده  زیمختلف ن اهانیگ یبرا یستیرزیغ یهادر تنش یفنل

کند، یرا تحت تنش فعال م نیپرول دیتول اهیگ ،یاستتت. به طور کل
 ابدییم شیتنش افزا یابیباز یدر ط نیپرول سمیکه کاتابولیدر حال

(Ghatak et al., 2018مطالعه قبل .)استتتت که نشتتتان داده ی
 باتیو ترک دهایفلاونوئ یآورمتحمل و حساس با جمع یهاپیژنوت
سفولسریلگ سخ م دهایپیوف سترس پا  ,.Yuan et alدهند )یبه ا

مانند  یاهیمختلف گ یهاگونه ،یتنش خشتتک طی(. در شتترا2018
سط   سا نیپرول-Lجو معمولاً  از جمله  هاتیمتابول ریرا همراه با 

سمز یهامحافظ  Wu) دهندیم شیافزا تولیمانمختلف مانند  یا

et al., 2017نیشتتتتریجو متحمل، ب پیوتژن نکهی(. با توجه به ا 
و کاهش  تولیها به جز مانتیرا در ستتتطوح بالاتر متابول شیافزا

سا داریپا یبا محتوا سهیسط  مالتوز در مقا شان پیژنوت ریدر  ها ن
ساس به  هگندم بهار پیدو ژنوت سمیمتابول لیو تحل هیتجز داد. )ح
 نه،یآم یدهایداد که اس ( نشانی)متحمل به خشک ری( و کویخشک
تنش  لیدلبه یاصتتل یهاتیمتابولعنوان و قندها به یآل یدهایاستت
 نهیآم یدهایستتط  استت شیافزا ژهی. به وکنندیم رییوفور تغبه یآب

را در  یاشاخه رهیو زنج کیآرومات ن،یزیل ن،یآرژن ن،یونیمت ن،یپرول
باع   پتوفانیرستتد تجمع ترینشتتان داد. به ن ر م هبهار پیژنوت

س دیحفظ تول س نیاک  یهاتیشود. متابولی( مکیلیندولاکریا دی)ا
 نیپور سمیقرار گرفتند و تنها متابول یتنش خشک ریتحت تأث ریکو

 (.Michaletti et al., 2018کرد ) رییتغ یبه طور قابل توجه

 یهاواکنش لیو تحل هیتجز یبرا یابزار قدرتمند کیمتابولوم
به یطیمختلف مح یهابه محرک اهیگ عات  ژهیوشتتتد.  طال م
 طیکه در معرض شتترا یکیمتنوع ژنت یهاپلاستتمژرم یاستتهیمقا

شک شمن یهانشیب رند،یگیقرار م ینامطلوب مانند خ را در  یدارز
و  دهندیارائه م شتتدهنییتع شیبه تنش از پ اهیگ یهامورد پاستتخ
س شیب یرهایاطلاعات م سازگار دهندیرا ارائه م ییایمیو  یکه در 

مناستتب داده  یابی. ارزکنندیشتترکت م یطیمح یهاتیبا محدود
 یکشف نشانگرها ندیتواند به فرآیم کیمتابولومو  یپروتئوم یها
 یستتتینشتتانگر ز کیکه  نیپرول-L یمحتوا کمک کند. یستتتیز

روز توقف  20کمبود آب است، در نمونه پس از  یشناخته شده برا
بود،  شتری( بP1با شاهد ) سهیدر مقا ی( به طور قابل توجهP5آب )
کمبود آب  ینمونه ها ریدر نمونه مشاهده نشد. سا شیافزا نیاما ا
شد نیپرول راتییتغ س دیبا کمبود   یاهیگ یهااز گونه یاریآب در ب

(، اما Witt et al., 2012; Pirzad et al., 2011همراه استتت )
مرتبط  زین یتنش آب زانیو به م بوده پیمختص ژنوت راتییتغ نیا

املاح  کی به عنوان نی(. پرولBowne et al., 2012استتتت )
ضرور سمز ماتیتن  یبرا یسازگار  ست. از  یا شده ا شناخته 
کند و  یمحاف ت م یدر هنگام تنش آب یستتتلول یستتتاختارها

( ژنیفعال اکستتت ی)گونه ها ROSدر مهار  ینقش مهم نیهمچن
ند ) یم فایا نابراet al., 2014 Zadehbagheriک اثرات  نی(، ب

دهد. یرا کاهش م اهیگ ستتتمیبر متابول ینامطلوب تنش خشتتتک
نابرا که نت یمنطق نیب در  تاختلالا که میکن یریگ جهیاستتتت 
س سمیمتابول شده در ا نهیآم دیا شاهده   هیتجز لیمطالعه به دل نیم
 نییپا میمربوطه با تن  یاز ژن ها یناشتتت افتهی شیافزا نیپروتئ

 یرا برا نهیآم یهاگروه تواندی( مGlu) کیگلوتام دیاستتتت. استتت
تابول  نیآرژن دیتول یبرا نیتیاورن نیو همچن ینور تنفستتت ستتتمیم

(Argبرا )کند نیتام تروژنیکربن و ن میجذب و تقستتت ی (Díaz 

et al., 2005) .عادل ب تنش آب طیشتتترا جذب کربن  نیبر ت
و باع   گذاردیم ریتأث هایو استتتتفاده از فتوستتتنتز یفتوستتتنتز

 (.Michaletti et al., 2018) شودیمقند  مخازندر  راتییتغ
بر پروتئوم و متابولوم اندام  یمطالعه، اثرات تنش خشک کی در
شتتد.  یبررستت یخشتتک طیجوان گندم در شتترا هایگیاهچه ییهوا
 نیو همچن دراتیکربوه سمیدر متابول لیدخ یهانیپروتئ ن،یبنابرا

 یهاتیو متابول 2-نازیفستتتفات آلدولاز و فروکتوک سیب-فروکتوز
متحمل نشان دادند و نقش  پیدر ژنوت یشتریب انیشده ب لهیفسفر
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 یهانیپروتئ ن،یدر پر شتتتدن دانه گندم داشتتتتند. همچن یدیکل
با فتوستتتنتز و پروتئ ند  درات،یکربوه رهیذخ یهانیمرتبط  مان

س سیپروک س یآنت یهامیو آنز نیرودوک سخ به تنش  دان،یاک در پا
شک سخ یخ  ,.Stallmann et al) افتی شیافزا یدفاع یهاو پا

یی، (.2020 لعتته ا مطتتا ترنستتتکر یبیترک در  میاز  تو  کس،یپ
نالیز کس،یپروتئوم را  یکیولوژیزیف یهاو دادهی توهورمونومیف آ

 (hvd14) موتانتو  ینوع وحش اهانیگ نیتفاوت ب شناسایی یبرا
نشتتان داد که  نتایج این مطالعه. ی انجام شتتدخشتتک طیدر شتترا
س سا شک تیح  یهانیپروتئیا  هاژن کمتر یبا القا hvd14 یبه خ
سخ س دهندهپا س دیبه ا س یمحتوا ک،یزیآب سمون دیا کمتر،  کیجا
 یوسنتزیب یهاسمیفعال، و مکان ژنیاکس یهاگونه شتریب یمحتوا

مجموعه ن،یمرتبط است. علاوه بر ا ینوع وحش اهانینسبت به گ
که منحصراً در جو نوع  شد یی( شناساTFs) یسیاز عوامل رونو یا
شو ش یح شک ینا ستفاده از یودند یاز خ به ما  hvd14 موتانت. ا
وابستتتتتته بتته  یهتتااز ژن یامجموعتتهامکتتان را داد کتته  نیا

 فیط تیریمد قیکه از طر شتتناستتایی شتتودرا  استتترینگولاکتون
در پاستتتخ به  ینقش احتمال ،یمولکول یندهایاز فرآ یاگستتتترده
تهی. ندجو دار یخشتتتک  یرا برا ندهیآ قاتیبه تحق ازیما ن یهااف

 نیا میها در تن استتتترینگولاکتون قیروشتتتن کردن نقش دق
ستتط  بالاتر،  یهاکنندهکنترل یمطالعات بر رو قیاز طر ندهایفرآ

 ،یو تنش خشتتک یعاد طیدر شتترا ،یستتیرونو یاز جمله فاکتورها
سته م  نیبه ا .(Daszkowska-Golec et al., 2023) کندیبرج

چارچوب ب،یترت کان درک بهتر یرا برا یما  کنترل  یهاستتتمیم
که  ییهامولکول نشیبا ب ،یدر برابر تنش خشک یاهیگ یهاسلول

انتقال ژن استتتفاده شتتوند،  ایاصتتلاح جو  یهادر پروژه توانندیم
هادیپ تابولوممیکنیم شتتتن عات م تا زین کی. اطلا به  جین مربوط 

 کند.یم لیرا تکم کسیپروتئوم

 

 ی اصلاح گیاههایاستراتژ

 یاستتراتژ کیبه  ازین یتحمل به خشتک یبرا دیتوستعه ارقام جد
هایدارد و مع دهیچیپ خاب ستتتنت یار حدود یانت دارد.  ییهاتیم

کنند که  ییرا شتتتناستتتا یدیجد یهاتوانند ژنیم کردیرو نیچند
به خشتتتک فات  1QTL یابینقشتتته  قیرا از طر یتحمل  برای صتتت

باط گستتتترده ژنوم ،فیزیولوژیکی عات ارت طال ، ویرایش ژنومی/ 2یم

 یصفت کم کی ،یبه خشک تحمل .سازند مهندسی ژنتیک ممکن

                                                                                                                                                                                      
1. Quantitative trait locus 

2. Genome wide association study 

ست که با مکان دهیچیپ سیکنترل م یمختلف یهاسمیا  دیشود. ا
س سازگار یدیکل توهورمونیف کی( ABA) کیزیآب ست که در   یا

باع  بسته  نینقش دارد. ا اهیرشد گ میو تن  یطیمح یهابا تنش
شراشدن روزنه با از دست دادن  وشود یم یتنش خشک طیها در 
آب را  یکیدرولیه تیهدا ABA ن،یشود. علاوه بر ایمتورگ آغاز 

 یریکند و منجر به پیم جیرا ترو لیکلروف هیدهد، تجزیم شیافزا
(. ;Fahad et al., 2018 Wu et al., 2017شتتتود )یمبرگ 

ئازها و پروتئ ها نقش نیپروتئ بیدر تخر نیتیکوئیوبی یهانیپروت
ند.  عال کیدار ثال  به  یکیژنت نهیزمپس فی، توصتتتیم قاومت  م
شک ست ز یخ س فیدر ط یتوجهقابل یکیژنت یسازگار رایا  یعیو
 ,.Fan et alدارد ) یاز تحمل به خشک ییو سط  بالا هاطیاز مح

2015; Mora et al., 2016یهدف م نیبه ا یابیدستتت ی(. برا
را  یخشک طیدر شرا یکیولوژیزیف یندهایتوان صفات مختلف فرآ

 کرد. یبررس

 

صفات کمیمکان صفات ف های  ی و کیولوژیزیمربوط به 

 عملکرد

فات ف راتییتغ مل  یکیو مورفولوژ یکیولوژیزیصتتت به تح منجر 
 یمولکول یشود. از نشانگرهایم یمولکول یکیژنت یبا مبنا یخشک

سا یتوان برایم صفات کم ییهاژن ییشنا ستفاده کرد که به   یا
به کم  اهیگ یکیولوژیزیمحصتتول و پاستتخ ف تیفیمانند عملکرد، ک

ند. یپاستتتخ م یآب کانده فات کمیم به  یم های صتتت ند  توا
مک کپیدر بهبود ژنوتگران اصتتتلاح  ,.Singh et alند )ها ک

عات بر رواکثر (. 2021 طال ها یم  اهیآب گ تیوضتتتع یپارامتر
 های صتتفات کمیمکان ییمتمرکز شتتده اند که منجر به شتتناستتا

 یاستتمز میتن  یو ستتپس برا 3(RWCآب ) ینستتب یمحتوا یبرا
(OA)4یاستتمز لی، پتانستت (OP) یو محتوا ( آبWCم )شتتود ی
(Wójcik- Jagła et al., 2013; Fan et al., 2015; Mora et 

al., 2016ها  فیرا تعر QTL نیکه ا یمولکول ی(. نشتتتتانگر
 پیانتخاب ژنوت یابزار مؤثر برا کیممکن است به عنوان  کنندیم

مؤثرتر اثر  یاعتبارسنج یشده و برا ییشناسا یهاQTLبر اساس 
 استفاده شوند. یخشک طیرادر ش سبزماندن

 صفات یهامکاناز  تریتعداد کم ی قبلی نشان داد کهمطالعه
سبت ر لیدخ یکم  شهی(، طول رRSRQ) ییبه اندام هوا شهیدر ن
(RLQشک ر شرانمونه ی( براRDWQ) شهی( و وزن خ  طیها در 

را  7Hو  1H ،2H ،3H ،4H ،5H یهاکروموزوم انیدر م یخشک

3. Relative water content 

4. Osmotic Adjustment 
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 یهاآلل ،یدر جو وحش .(Kebede et al., 2019) کردند ییشناسا
، 2H یهاکروموزوم یژنوم هیمربوط به عملکرد دانه در شتتش ناح

5H  7وH زودرس،  رستتتیدگی یبرا یکم یهاگاهیقرار دارند. جا
تعداد  ی، برا2Hکروموزوم  یرو تعداد دانه در بوتهو  هیاول یگلده

 یبه ستتاقه رو شتتهیر بتو نستت 5Hستتنبله در بوته در کروموزوم 
سا H1کروموزوم  ست. به طور کل ییشنا مرتبط با  QTL ،یشده ا

 2H ،3H ،4H ،7H ،6H ،5H یهاکروموزوم یدر جو رو یخشک
ستجو برا ن،یقرار دارد. بنابرا 1Hو   یدر جو برا دیجد یهاژن یج

 یهاکروموزوم نیا یمحدود شتتود و بر رو دیبا یتحمل به خشتتک
  .(Kebede et al., 2019) شودمتمرکز  دارتیولوا

صفات کمیمکان شک های   یآنت یمحتوا یبرا یمربوط به خ
شتتده اند  ییتوکوفرول شتتناستتا-α یمحلول در چرب یدانیاکستت

(Templer et al., 2017; Piasecka et al., 2017; Mora et 

al., 2016 .)شان داد  اییمطالعه صفات کمی 77که ن مهم  مکان 
صفات کمی 85و  یشیدر مرحله رو یپیصفت فنوت 16با   مکان 

انند م یصفات یبرا یشیدر مرحله زا یپیصفت فنوت 13مربوط به 
تعداد برگ سبز، عملکرد دانه، شاخص برداشت و طول سط  برگ، 

(. در Moualeu-Ngangué et al.,2020)برخوردار بودند ستتاقه 
و عملکرد را  یکیولوژیزیمربوط به صفات ف QTL نیما چند نجا،یا

 تنش شدهانیب یهااز ژن یاریبس ن،یبنابرا (.1)جدول  میارائه کرد
داشتتته باشتتند.  تنشدر بهبود تحمل  یممکن استتت اثرات کوچک

ند که مربوط به ه اشتتد ییشتتناستتا یادیز های صتتفات کمیمکان
س سمز لیپتان ( WSCQمحلول در آب ) دراتی(، کربوهOPQ) یا
 یدرصتتتد محتوا 100محلول در آب در  دراتیکربوه شیو افزا
و  2H ،3H یهاکروموزوم ی( بر روDWSC100Qآب ) ینستتتب

7H ند باشتتت نابراDiab et al., 2004) می   نیا یمعرف نی(. ب
صفات کمی سعه ارقام  یبرا در جو احتمالاً سبزماندن مکانهای  تو

 یتنش خشتتتک رغمیفوق العاده عل تیفیبا ک داریبا عملکرد دانه پا
 خواهد داشت. یسود قابل توجه

 

 سبزماندن مربوط به  های صفات کمیمکان

و مدت پر  ستتتبزماندن نیرا ب یمثبت یهمبستتتتگ ،یقبل مطالعه
را در حفظ  ستتبزماندنشتتدن دانه نشتتان داده استتت که نقش 

کند. یم دییتا یمرحله پر شتتدن دانه در جو تحت تنش خشتتک
سبز ماندن در جو  محدودیمطالعات  ، انجام شده استدر مورد 

س سبزماندنصفات  یبرا های صفات کمیمکاناما   اریدر جو ب
مربوط به  های صتتتفات کمیمکانمطالعه  نیاستتتت. چند کم

سا 5Hکروموزوم را در  سبزماندن شنا  Sayedاند )کرده ییجو 

et al., 2021 ،مکانهای  محدودی  مطالعات تعداد(. در مقابل
 یمحلول در آب و محتوا یهادراتیکربوه یرا برا صفات کمی

سا نیپرول (. علاوه بر Hassan et al., 2018اند )کرده ییشنا
تحت تنش  یفتوستتتنتز ییکارا یاز مطالعات بر رو یبرخ ن،یا

فلورسانس  یمربوط به پارامترها های صفات کمیمکان یخشک
 IIستمیفتوس ییایمیفتوش تیفعال ای لیکلروف یمحتوا ل،یکلروف

 یهاانمک راً،ی. اخ(Dewez et al., 2018) اندکرده ییرا شناسا
را  یمتعدد یهاتیمتابول (7Hو  chro, mos 3H) یکم صفات
ند. خود اختصتتتاص دادهبه  تنشتحت  عه قبل کیا  10 یمطال

کرد که  ییشناسا سبز ماندن ی( را براQTL) یصفت کم کانم
ند. از  7Hو  3H ،4H ،5H ،6H یهاکروموزوم یرو قرار دار
کان ، شتتتش QTL 10 نیا مام به گر هایی یمربوط  بود.  انت

و انتخاب به  سبزماندنمرتبط با  یمولکول ینشانگرها صیتشخ
 سبزتوسعه ارقام  یابر یمناسب نیگزی( جاMAS)کمک نشانگر 
 ,.Joshi et al) وجود داردستتورگوم، گندم و جو  ماندگاری در

2007; Chen et al., 2007 )موجود  های صتتفات کمیمکان
به کمک نشتتتانگر یتوان برایعه را ممطال نیدر ا در  انتخاب 

 استفاده کرد. ندهیدر آ یتحمل به خشک یبهبود جو برا
 

 
پر شدن بذر تحت  یصفات مربوط به بهبود عملکرد در ط .2شکل 

 .یتنش خشک

Figure 2. Traits related to yield improvement during seed 

filling under drought stress. 

ندس   بار س  ن  ، ویرایش ژنومیکیژنت یمه  یو اعت

 شده سازیجدا یهاژن یعملکرد

ها و ستتتمیمکان نیا یدر معرف یدینقش کل کیژنت یمهندستتت
 یمیتن  یرهایها و مستتستتمیجامع مکان نشیدارد. ب رهایمستت

شک یاهانیگ سخ م یکه به تنش خ از  یبیدهند، از جمله ترکیپا

ناحیه سبز برگ

قدرت منبع

زکارایی فتوسنت تانبیوسنتز فروک

کارایی اتتقال 
مجدد

محتوای 
کربوهیدرات 

درساقه

تراکم روزنه های 
کاهش یافته

میزان اتتقال 
مجدد

کاهش زمان 
انتقال مجدد



 تیریمد و کردهایرو ها،پاسخ: یخشک تنش تحت جو اصلاح یهایاستراتژو همکاران:  حاجی برات 90
 

تابول امیکس یهاروش ند م  یبرا کس،یو پروتئوم ومیکسمان
سعه  ضرورمقاوم به  پیژنوت کیتو ست. جو م یتنش  تواند یا

 ریچند ژن درگ ای کیبا استتتفاده از  یپاستتخ به تنش خشتتک رد
سا ، NACمانند   یسیرونو یشده زنده بماند. فاکتورها ییشنا

WRKY ،CBF  وMYB متحمل  یهاپیدر ژنوت یدینقش کل
ند یبه خشتتتک قال ا(Dezhsetan et al., 2018) دار  نی. انت
سخ گ تواندیجو م یهاپیبه ژنوت یسیرونو یفاکتورها به  اهیپا

ش یستیزریغ یهاتنش  HvMYB لی. در جو، تبددرا بهبود بخ
 یکننده مثبت تحمل به خشتتکمیتواند به عنوان تن  یبه جو م

ستفاده قرار گ ست که ب ی. مطالعه قبلردیمورد ا شان داده ا  انین
حد  شیب به افزا پیدر ژنوت HvMYB1از   انیب شیها منجر 

در پاستتخ به  یوحشتت پیبا ژنوت ستتهیبرابر در مقا ستتتیژن تا ب
از  یبرخ انی(. بAlexander et al., 2019شتتود )یم یخشتتک
و  C-repeat (HvCBF4)اتصال  یجو مانند فاکتورها یهاژن

WRKYs (HvWRKY38) باع  تحمل  ختهیترار اهانیدر گ
شک یبالاتر سبت به تنش خ (. Gürel et al., 2016شد ) ین

به  DREB/CBF یهاژن انیب حت هر دو پروموتر، تحمل  ت
شک (. Yang et al., 2020) دیشرا بهبود بخ ختهیجو ترار یخ

در جو باع   HvSNAC1 انیمطالعه، ب کی جیبر استتتاس نتا
 تواندیژن م نیا دهدیشد که نشان م یتحمل به خشک شیافزا
 Al Abdallatباشد ) یخشک طیبهبود جو در شرا یبرا یابزار

et al., 2014نیتئ(. پرو LEA ها استتت که نیاز پروتئ یگروه
 یدر طول خشتتک ادیتجمع ز و بودن آبدوستتت تیماه لیبه دل

شتتود یم فیتوصتتت یستتتتیرزیغ یهابذر و در پاستتتخ به تنش
(Bhatnagar-Mathur et al., 2008م  انیتتب زانی(. درک 

HVA1 شک ست برا یدر طول تنش خ صلاح یممکن ا جو با  ا
ژن از  کی، HVA1باشتتتد.  دیمف یتحمل به خشتتتک شیافزا

LEA3 (، با استتتترس آب ییزا نیفراوان در اواخر جن نی)پروتئ
 یو ابزارها ستمیس یولوژی(. بYao et al., 2017مرتبط است )

ماتیب فات نیها، پروتئژن صیتشتتتخ یبرا کیوانفور ها و صتتت
 یجو متحمل به تنش خشتتتک پیبهبود ژنوت یبرا یکیولوژیزیف
 خواهد بود. دیمف

 یها براافتهیبا استتتتفاده از جهش  یکیژنت لیو تحل هیتجز
استتت.  یضتترور یو کاربرد هیپا قاتیدرک عملکرد ژن در تحق

تواند جهش ژن هدف را با یژن هدفمند م شیرایو یفناور کی

 یو غربالگر ییزانستتبت به جهش یشتتتریو ستتهولت ب ییکارا
با  نتوایرا م یکیژنت یهایکند. تلاق جادیا یستتتنت یتصتتتادف

قال برا با و دیتول یانت ما یپیفنوت یهایژگیجهش  در  زیمت
نقاط جابجایی ها و جهش نیب لینکاژ قیکرد. از طر جادیالاینها 

ست ، ژن ص یهاشک خاص  یهاتوان به کروموزومیرا م یخا
صاص داد. به عنوان مثال، جهش  ش eibi1اخت جدا  یاز جو وح

(. در Chen et al., 2004حساس است ) اریبس یشد و به خشک
قال ژن جه،ینت تهیجهش یهاانت به کروموزوم اف خاص  یهارا 

دو  یهالیو تحل هیکه با تجز ییها. در مورد ژنکنندیمرتبط م
لد باط ژنت ،یمعمول ینیوا عات ارت طال باط  ،یکیم عات ارت طال م

 افتهیجهش یهابا تعداد آلل ییهاافتهیجهش ای ،یگسترده ژنوم
ناستتتا ند،یم ییشتتت ند  یکیژنت یکردهایرو شتتتو مان معکوس 
TILLING استتتت. با  ازیجدا شتتتده مورد ن یهاژن دییتا یبرا

فاده از ا ها نیاستتتت  یهاژن توانیمعکوس، م یکیژنت یابزار
 یابیارز یردرا از ن ر عملک ن رمورد  یهاافتهیموجود در جهش

فاده از ترار تهیکرد. استتتت به عنوان ابزارخ  کیژنت یبرا یها 
(. در جو، Hensel et al., 2011است ) یجیروش را یعملکرد

 انیب ایکاهش، حذف  ،تکثیر یبرا با استفاده از مهندسی ژنتیک
حد  شیب فاده ن رژن مورد  کیاز  خلشتتتد. روش  استتتت  تدا

افته با نوع یژن جهش  کیآن  یستتتاده استتتت که ط یندیفرآ
کند.  یابیشتتود تا عملکرد خود را بازیم نیگزیخود جا یوحشتت
 روسیاز و یو خاموش کردن ژن ناشتت RNA (RNAi)تداخل 

(VIGSاثر کم )خاموش  یهاژن را با استتتتفاده از روش کی ی
 یریاندازه گ یوابستتته به همستتان یستتیکردن ژن پس از رونو

جو بتتا  شیرای(. وHein et al., 2005کنتتد )یم نوم در  ژ
CRISPR/Cas9 نیتامیو وسنتزیب شی، به عنوان مثال، افزا E 

سط جهش  HPT (Zeng etو  HGGT یهاژن یحذف یهاتو

al., 2020کاهش محتوا  HvCOMT1 (Li et نیگنیل ی(، 

al., 2021با ا ریاستتتترس غ شی(، و افزا نده  جهش  جادیز
HvITPK1 مد. علاوه بر ا تهیجهش ن،یبه دستتتت آ با  ییهااف

سم جد توانندیکه م D hordeinکم  یمحتوا  یدیمنبع ژرم پلا
فراهم کنند و ممکن استتتت  D hordeinمطالعه عملکرد  یبرا

 Liبذر بهتر را فراهم کنند ) تیفیبا ک دیارقام جد اصلاحامکان 

et al., 2020.) 
 

 
 

 

 
 

 
 

 

 
 

 
 

 

 

 بهبود عملکرد. یو عملکرد برا یکیولوژیزیمربوط به صفات ف یهاQTL .1جدول 
Table 1. QTLs related to physiological and yield traits for yield improving. 

 علامت صفت طبقه بندی صفت صفات مشابه نمادهای چاپ شده نام صفت کروموزوم
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1H تعداد دانه QKer.pil-1H GN, KNO, grain number per p... عملکرد GRNB 

1H عملکرد دانه QYld.pil-1H GY, YLD, yield عملکرد GRYLD 

1H پتانسیل آب برگ QOp.TaEr-1H.2 - استرس غیرزیستی LFWP 

1H پتانسیل آب برگ QOp.TaEr-1H.1 - استرس غیرزیستی LFWP 

2H عملکرد دانه QYld.pil-2H.1 GY, YLD, yield عملکرد GRYLD 

2H عملکرد دانه QYld.pil-2H.2 GY, YLD, yield عملکرد GRYLD 

2H پتانسیل آب برگ QOp.TaEr-2H.2 - استرس غیرزیستی LFWP 

2H پتانسیل آب برگ QOp.TaEr-2H.3 - استرس غیرزیستی LFWP 

2H پتانسیل آب برگ QOp.TaEr-2H.1 - استرس غیرزیستی LFWP 

2H وزن دانه QTgw.pil-2H.3 100-kernel weight, 300-kern... عملکرد SDWT 

2H وزن دانه QTgw.pil-2H.1 100-kernel weight, 300-kern... عملکرد SDWT 

2H وزن دانه QTgw.pil-2H.2 100-kernel weight, 300-kern... عملکرد SDWT 

3H عملکرد دانه QYld.pil-3H GY, YLD, yield عملکرد GRYLD 

3H پتانسیل آب برگ QOp.TaEr-3H.2 - استرس غیرزیستی LFWP 

3H پتانسیل آب برگ QOp.TaEr-3H.1   غیرزیستیاسترس LFWP 

3H پتانسیل آب برگ QOp.TaEr-3H.4 - استرس غیرزیستی LFWP 

3H پتانسیل آب برگ QOp.TaEr-3H.3 - استرس غیرزیستی LFWP 

3H یاسمز میتن  تیظرف QOa.TaEr-3H OA, osmotic adjustment, osm... استرس غیرزیستی OSADJCAP 

4H عملکرد دانه QYld.pil-4H.2 GY, YLD, yield عملکرد GRYLD 

4H عملکرد دانه QYld.pil-4H.1 GY, YLD, yield عملکرد GRYLD 

4H شاخص برداشت QHi.pil-4H.1 HI, HID, PNHVID, panicle ha... عملکرد HVID 

4H شاخص برداشت QHi.pil-4H.2 HI, HID, PNHVID, panicle ha... عملکرد HVID 

4H پتانسیل آب برگ QOp.TaEr-4H.1  استرس غیرزیستی LFWP 

4H پتانسیل آب برگ QOp.TaEr-4H.2  استرس غیرزیستی LFWP 

4H پتانسیل آب برگ QOp.TaEr-4H.3  استرس غیرزیستی LFWP 

4H وزن دانه QTgw.pil-4H.1 100-kernel weight, 300-kern... عملکرد SDWT 

4H وزن دانه QTgw.pil-4H.3 100-kernel weight, 300-kern... عملکرد SDWT 

4H وزن دانه QTgw.pil-4H.2 100-kernel weight, 300-kern... عملکرد SDWT 

5H عملکرد دانه QYld.pil-5H.3 GY, YLD, yield عملکرد GRYLD 

5H عملکرد دانه QYld.pil-5H.2 GY, YLD, yield عملکرد GRYLD 

5H عملکرد دانه QYld.pil-5H.4 GY, YLD, yield عملکرد GRYLD 

5H عملکرد دانه QYld.pil-5H.1 GY, YLD, yield عملکرد GRYLD 

5H پتانسیل آب برگ QOp.TaEr-5H.4  استرس غیرزیستی LFWP 

5H پتانسیل آب برگ QOp.TaEr-5H.1  استرس غیرزیستی LFWP 

5H پتانسیل آب برگ QOp.TaEr-5H.2  استرس غیرزیستی LFWP 

5H پتانسیل آب برگ QOp.TaEr-5H.3  استرس غیرزیستی LFWP 

5H یاسمز میتن  تیظرف QOa.TaEr-5H OA, osmotic adjustment, osm... استرس غیرزیستی OSADJCAP 

5H وزن دانه QTgw.pil-5H.1 100-kernel weight, 300-kern... عملکرد SDWT 

5H وزن دانه QTgw.pil-5H.4 100-kernel weight, 300-kern... عملکرد SDWT 

5H دانه وزن QTgw.pil-5H.2 100-kernel weight, 300-kern... عملکرد SDWT 

5H وزن دانه QTgw.pil-5H.3 100-kernel weight, 300-kern... عملکرد SDWT 

6H پتانسیل آب برگ QOp.TaEr-6H  استرس غیرزیستی LFWP 

7H عملکرد بیومس QMas.pil-7H BMS, BMY, BY, biomass, dry ... عملکرد BIOMYLD 

7H عملکرد دانه QYld.pil-7H.1 GY, YLD, yield عملکرد GRYLD 

7H عملکرد دانه QYld.pil-7H.2 GY, YLD, yield عملکرد GRYLD 

7H عملکرد دانه QYld.pil-7H.3 GY, YLD, yield عملکرد GRYLD 

7H شاخص برداشت QHi.pil-7H.1 HI, HID, PNHVID, panicle ha... عملکرد HVID 

7H شاخص برداشت QHi.pil-7H.2 HI, HID, PNHVID, panicle ha... عملکرد HVID 

7H وزن دانه QTgw.pil-7H.2 100-kernel weight, 300-kern... عملکرد SDWT 

7H وزن دانه QTgw.pil-7H.1 100-kernel weight, 300-kern... عملکرد SDWT 
 
 

 
 

 

 
 

 

 
 

 
 

 

 



ستفاده از توالی اب تعیین ژنوتیپ ستره  یابیا و مطالعات گ

 ژنومی

 یادیتعداد ز ژنوتایپینگ دیجد یکردهایرو ر،یاخ یهادر ستتال
 یارتباط را به ابزار لیو تحل هیکه تجز توستتتعه دادندنشتتتانگر را 

در  ریاخ یهاشتترفتیاستتت. پکرده لیجذاب و قدرتمند تبد اریبستت
سل بعد یهایفناور ساNGS) یابییتوال ین شنا  یادیتعداد ز یی( 
کاهش پSNPاز  با  با آنز یدگیچیها را  که   یهامیژنوم جو، 

( GBS) 1یابیاستتتتفاده از توالی اب تعیین ژنوتیپمحدودکننده مانند
 کرد،یرو نی. با استتتفاده از اتاستتتر کردهآستتان د،یآیبه دستتت م

هفت کروموزوم جو با  هر یتوان برایرا م SNPهزاران نشتتتانگر 
 یهاژنوم ن،یکرد. علاوه بر ا ییشناسا پیهر ژنوت یکم برا نهیهز

س ستندکه  یبرا یخوب اریمرجع ب سترس ه ضر در د جو در حال حا
گمشتتتده را  پیهرگونه ژنوت نییو تع SNPهر  یابیامکان مکان

ها و SNP ادی(. تعداد زMascher et al., 2017) کندیفراهم م
سبی عیتوز سا منا شنا سر ژنوم، احتمال  سرتا  یمناطق ژنوم ییدر 

  دهد.یم شیرا افزا یمرتبط با تحمل به خشک ترگسترده

سترده ژنوم شد و نمو  یمطالعات ارتباط گ در مراحل مختلف ر
نه یتحت تنش خشتتتک مرحله پس از  ،یشتتتیمرحله زا ،یزن)جوا

ست و ارتباطگلدهی شده ا س یها( انجام  مناطق  یمهم و برخ اریب
 یهاستتتمیمرتبط با مکان یهاکه با ژن QTL یدارا دیجد یژنوم

 Thabe et) اندکرده ییاند را شناسازمان شدههم یتحمل به خشک

al., 2018t .)Pham et al. (2019از جمع )شده از جو  تی شتق  م
با استفاده از مطالعات  دیجد یهامناطق/آلل ییشناسا یبرا یوحش

سترده ژنوم ستفاده  یارتباط گ ش شدا سئول افزا یو آلل وح  شیم
 یژگیاستتت. و یتحت تنش خشتتک یپیتوده و ارزش فنوت ستتتیز
به اطلاعات  یصتتفت مانند تحمل به خشتتک کی یو کم دهیچیپ

 یبرا یمختلف مطالعات ارتباط گستتترده ژنوم یهااز مدل یاضتتاف
 یبرا QTL چندیندارد.  ازیتر نکامل یکیمشتتخصتتات ژنت جادیا

مطالعه  کیدر  اهچهیگ یتوده و تحمل به خشتتک ستتتیعملکرد ز
GWAS  افتیدر جو زمستانه ( شدWehner et al., 2015 دو .)

QTL در  داریپاH5  انگرهیطول م یبرا ورگانمیستتانت 86.880در 
طول برگ پرچم در  یبرا مورگانیستتتانت 126.421در  3Hو در 

شک ماریت سا یتنش خ  ییهاQTLبا  QTL ردهشدند. چها ییشنا
 بودند دیجد هیشتتدند و بق شتتناستتاییکه قبلا گزارش شتتده بود 

(Jabbari et al., 2018.) بقا  یبرا یدیجزء کل کی شهیر ستمیس
ست. به و اهیگ یو بهره ور شرا ژه،یا شد گ طیدر  با  اهانیتنش، ر
ضم یتواند بهره وریبهتر م شهیر ساختار ایی مطالعهکند.  نیرا ت

                                                                                                                                                                                      
1. Genotyping by sequencing 

ملکرد در و ع شتتهیصتتفات منتخب ر یپیتنوع فنوت یبررستت برروی
 انجتتام شتتتتدجو بهتتاره  یهتتاپیتتاز ژنوت یمتنوع ستتتیستتتتم

(Ogrodowicz et al., 2023 .) با انجام مطالعه ارتباط گستتترده
 نهیکه در زم شتتد ییارتباط را شتتناستتا نی، چند(GWAS) یژنوم
صفات مربوط به راتییتغ سخ به تغ شهیر در   راتییو عملکرد در پا
را بر اساس  GWAS جی. نتاایجاد می شوددر رطوبت خاک  یعیطب

 یهاو بلوک یدیتک نوکلئوت ستتتمیمورفیهر دو نشتتتانگر پل
 یپیصتتفت فنوت 11 یبرا (LD) لینکاژیعدم تعادل  یانگرهانشتت

 یدر گروه شهیر ستمیدانه و س تیفیک اه،یگ یمربوط به مورفولوژ
 جینتا. شتتدگزارش  مزرعه ایی طیبهاره رشتتد تحت شتترا یاز جو

عه قبلی نشتتتان داد که عادل  بر یمبتنمهم دو بلوک  م ال عدم ت
و  شهیر ساختار انیدر ب H7و H2یهاکروموزوم یروبر  لینکاژی

با عملکرد  فات مرتبط  ناحوجود داردصتتت تاه  یبازو یرو هی.  کو
با ر انیرا در ب H 2کروموزوم فات مرتبط  و عملکرد  شتتتهیصتتت

  .(Ogrodowicz et al., 2023) شناسایی شد

 

 گیرینتی ه

 یدهگنالیو س سمیاز مکان یسال گذشته، درک مطلوب 30طول  در
 یتنش خشک طیاز ساقه به دانه در شرا موادانتقال مجدد  یمولکول

ست. تکن جادیا و  یمیتن  یندهایاز فرآ یتعداد امیکس کیشده ا
 هاافتهی نیاز ا یکرده استتت. برخ ییپاستتخگو را شتتناستتا یهاژن

با هدف  ختهیترار یکردهایو رو یاصلاح مولکول یممکن است برا
ارزشتتتمند  یو عملکرد مواد مغذ ییمانند کارا ییبهبود پارامترها

شند. غلات به عنوان  صولات زراع نیاز مهمتر یکیبا نقش  یمح
 ،مردم جهتان دارد. عملکرد دانته بتالا یغتذا نیدر تتام یمهم

در مرحله پر  یگونه استتت. خشتتک نیا یهدف اصتتلاح نیمهمتر
نه، تأث نه دارد. هدف  یبر رشتتتد و بهره ور یادیز ریشتتتدن دا دا

و  تروژنیانتقال مجدد ن تیکنندگان انتخاب ارقام با ظرفاصتتتلاح
. بالا است یفتوسنتز لیبا پتانس ییهاپیژنوت نیکربن بالا و همچن
 ییعملکرد، کارا لیپتانستتت یکیژنت یمبنا دیبا نیمحققان همچن

( و انتتهتوده و تجمع عملکرد د ستتتتتی)نرخ ز یکیولوژیزیف
اصتتلاح ارقام را به عنوان  یبرا یتحمل به خشتتک یهاستتمیمکان

ستراتژ شانگرها یموثر برا یهایا صلاح و انتخاب با کمک ن  یا
شدن دانه  رهیدرک کنند. ذخ یتحمل به خشک ساقه منبع مهم پر 

 ایمرتبط  یمولکول یدادهایاستتت. اما رو یتنش خشتتک طیدر شتترا
مورد مطالعه قرار  یبه خوب تنشستتتاقه تحت  ریانتقال مجدد ذخا

 کسیپتومیکر و ترنس کسیمتابولوم کس،ینگرفته استتت. پروتئوم
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هستتتند.  تنشبه  اهیمطالعه پاستتخ گ یبرا یقدرتمند یکردهایرو
 یهاتیو متابول هانیها، پروتئژن ییشتتتناستتتا یها براروش نیا

از جمله  یاهیمختلف گ یهادر بافت یبه خشتتتکدهنده پاستتتخ
شدهبرگ و دانه لافها، غبرگ ستفاده  ساس ها ا اطلاعات اند. بر ا

رشتتد و پرشتتدن دانه در  یانیتوان گفت که در مراحل پایموجود م
ساقه ذخ یاهیتنش گ طیشرا  نیشده و همچن رهیاز انتقال مجدد 
 یهانیپروتئ هیزتج قیاز طر ازیمورد ن تروژنیکربن و ن نیتام

 تروژنیانتقال مجدد ن یبراشتتتود تا ممکن میها موجود در برگ
که با استفاده  میکنیم شنهادیپر کردن دانه استفاده شود. ما پ یبرا

پاستتخگو به تنش  مکان صتتفات کمیو  یکیولوژیزیاز صتتفات ف
 ییشتتتناستتتا یبراتوان می و عملکرد و ستتتبز ماندن  یخشتتتک

ستفاده  یهاپیژنوت  بینش امیکساصلاح به کمک  .نمودمتحمل ا

صولات یرا برا یدیجد شدند، فراهم که  یمح شکی  دجار تنش خ
 نیا ییربنایز یکیژنت یهاستتتمیمکان یدگیچیپ که یزمانکند. می

س سا ادیز اریصفت ب شنا ست،   شانگرها ییا ستی ین ممکن را  زی
س شیبه افزا نی. اسازدمی شانگرها لیپتان ستی ین  لیتبد یبرا زی

اصلاح محصول کمک خواهد  شبردیپ یآسان برا یشدن به ابزار
 کرد.
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