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Introduction: Cereals, as the main components of the human diet, play a decisive role in 

ensuring the food security of the world’s population. The production of these crops 

particularly in arid and semi-arid regions faces numerous challenges, with abiotic stresses 

such as drought, salinity, heat, and cold capable of significantly reducing their yields. Among 

these factors, salinity stress is recognized as a major constraint on crop production. The key 

question is: how are cereals able to perceive environmental cues and activate their defense 

pathways through intricate regulatory networks to cope with such stress? The aim of the 

present study is to provide a comprehensive overview in understanding the physiological and 

molecular mechanisms of salt tolerance in crop plants, with a special focus on cereals. 

Materials and Methods: This review study, with an innovative and dual approach, covers 

recent advances in salinity tolerance mechanisms, especially in cereals. The main innovation 

of this study compared to similar studies is in providing an integrated and step-by-step 

analytical framework on the physiological and molecular basis of salinity tolerance 

mechanisms citing the most recent findings. 

Results and Discussion: Salinity stress in most plants typically occurs in two distinct phases, 

first osmotic stress, followed by ionic toxicity, leading to secondary stresses such as oxidative 

stress and nutritional imbalances. From a physiological perspective, plants cope with salinity 

stress by employing effective systems that regulate ion uptake and distribution, maintain 

osmotic balance, and accumulate protective compounds. At the biochemical level, the 

activation of antioxidant systems and the production of compatible solutes such as proline are 

key strategies for mitigating the oxidative stress induced by salinity. At the molecular level, 

complex networks of transcription factors and functional genes including NHX1, HKT1, SOS, 

and P5CS are responsible for coordinating the stress response. Key signaling pathways, such 

as the MAPK cascade and the SOS pathway, play a central role in transducing stress signals 

and activating defense responses. The molecular processes salt tolerance are coordinated 

through extensive regulatory networks comprising transcription factors and functional genes. 

The MAPK and SOS pathways have been extensively studied in cereals, and our 

understanding of salt tolerance is grounded in research specifically focused on these plants. 

For instance, the SOS1, SOS2, and SOS3 genes in rice enhance salt tolerance by facilitating 

sodium ion efflux from cells and preventing ionic toxicity. Furthermore, the accumulation of 

osmolytic compounds (including proline) and the activation of antioxidant systems play a 

crucial role in maintaining cellular integrity in plants under salinity stress. 

Conclusion: Given the polygenic and complex nature of salt tolerance, integrating 

physiological, genetic, and molecular mechanisms into breeding programs, along with 

leveraging genomic approaches, appears essential for developing new salt-tolerant and stable-

yielding cereal varieties. 
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 های کلیدی:واژه

 نژادی مولکولیهب

 شوری به تحمل

 تنظیم اسمزی

 کنندهمتنظی هاینژ

 یهموستازی یون

 جمعیت جهانای در تأمین امنیت غذایی هکننداجزای اصلی رژیم غذایی انسان، نقش تعییننوان عهب، غلات قدمه:م

 طور قابلهرا ب این گیاهانلکرد توانند عمیهای غیرزیستی مانند خشکی، شوری، گرما و سرما، مشتنکنند. یایفا م

شود. پرسش یعنوان یکی از موانع عمده تولید محصولات زراعی شناخته مهشوری ب، بیناین توجهی کاهش دهند. در 

های تنظیمی مرتبط و هو از طریق شبک دریافتهای محیطی را محرک توانندمیاصلی این است که چگونه غلات 

، ارائه یک دیدگاه مطالعه حاضراز  هدف ند؟نکهایی فعال شواجهه با چنین تنخود را برای م پیچیده، مسیرهای دفاعی

 .استبوده  ویژه غلاتهب تحمّل به شوری در گیاهان زراعیفیزیولوژیک و مولکولی درک سازوکارهای  منظوربهجامع 

با رویکردی را  غلاتویژه در بهشوری به تحمل سازوکارهای های اخیر در ، پیشرفتمروری مطالعهاین  :هاروشمواد و 

مشابه، در ارائه یک چارچوب تحلیلی  مطالعاتنسبت به مطالعه این دهد. نوآوری اصلی پوشش می نوآورانه و دوگانه

شوری با استناد به به سازوکارهای تحمل  مولکولیو  فیزیولوژیک مبانی ،اول قسمت گام است که دربهپارچه و گامیک

 .گیردمورد بررسی قرار میها جدیدترین یافته

رخ ابتدا تنش اسمزی و سپس سمیتّ یونی،  ،فاز مشخص معمولاً در دو انگیاه ترشبیدر تنش شوری  :بحث و نتایج

آیند. از منظر فیزیولوژی، یای پدید مهاکسیداتیو و اختلالات تغذی تنشای مانند ههای ثانویشدنبال آن تنبه ودهد یم

و تجمع ترکیبات حفاظتی، به ها، حفظ تعادل اسمزی نهای مؤثر تنظیم جذب و توزیع یوهگیاهان با استفاده از سامان

اکسیدانی و تولید ترکیبات سازگار یهای آنتمسازی سیستل، فعایاییپردازند. در سطح بیوشیمیشوری م تنشمقابله با 

شوند. در سطح یاکسیداتیو ناشی از شوری محسوب م تنش نظیر پرولین، از راهبردهای کلیدی برای مهار فشار

 P5CSو  NHX1 ،HKT1 ،SOS های عملکردی از جملهنرونویسی و ژ عواملاز  ایهای پیچیدهمولکولی، شبکه

نقش  SOS و مسیر MAPKدهی کلیدی مانند آبشار لمسیرهای سیگنا .باشندیم تنشمسئول هماهنگی پاسخ به 

از  تحمل به شوریفرآیندهای مولکولی کنند. یهای دفاعی ایفا مخسازی پاسلمرکزی در انتقال سیگنال تنش و فعا

شوند. مسیرهای یهای عملکردی هماهنگ منرونویسی و ژ عواملمتشکل از ای ههای تنظیمی گستردهطریق شبک

MAPK  وSOS ویژههای شمبتنی بر پژوهاز تحمل به شوری های ما هو یافت شدهمطالعه طور گسترده در غلات هب 

شوری از طریق به یش تحمل افزا موجبدر برنج  SOS3و  SOS1 ،SOS2های نبرای نمونه، ژ .در این گیاهان است

پرولین( و  از جمله) اسمولیتیتجمع ترکیبات شوند. یخروج یون سدیم از سلول و جلوگیری از سمیت یونی م

 . گیاهان تحت تنش شوری دارنددر در حفظ یکپارچگی سلولی نقش مهمی  نیز اکسیدانییهای آنتمسازی سیستفعال

، ژنتیکی و مولکولی فیزیولوژیک سازوکارهایتلفیق شوری، به تحمل  و پیچیدهویژگی چندژنی  توجه بهبا  گیری:نتیجه

شوری و با  به متحملجدید  هایمرقبرای توسعه  گیری از رویکردهای ژنومیکها بهرنژادی، همراه بههای بهدر برنام

 .رسدینظر مهضروری بعملکرد پایدار 

و مولکولی  کفیزیولوژیسازوکارهای  .(1404). غلامحسن ،و رنجبرحیدری، بهرام،  ،اضر ،فهلیانی امیری ،مهر، احمدمجیدی نحوه استناد به این مقاله:

   :2025.31687.1880CR./10.22124doi  .395-414 ،(4)51 ،تحقیقات غلات. هاروشمبانی و  -1 :تحمل به شوری در غلات

 

 )گان( محفوظ است. چاپ برای نویسندهحق  ©                                           گیلاندانشگاه  ناشر:
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 مقدمه

های غیرزیستی است ترین تنشتنش شوری یکی از مهم

اعی را در سراسر جهان محدود که رشد و عملکرد گیاهان زر

های سدیم و یون (.Munns & Tester, 2008) دسازمی

های اصلی مسئول ایجاد شوری در عنوان نمککلرید به

شوند. این در حالی است های سراسر جهان شناخته میخاک

های سدیم نیز بسته به نوع خاک و ایر نمککه سولفات و س

ای از اهمیت قابل توجهی برخوردارند. ترکیب شرایط منطقه

های بر ویژگی قابل توجهیها تأثیر و غلظت نسبی این یون

ی خاک، سمیّت گیاه و شدت شوری دارد. تجمع این یایشیم

ها عمدتاً ناشی از فرآیندهای طبیعی نظیر هوازدگی نمک

و علاوه بر آن،  استهای زیرزمینی و تبخیر آب مواد معدنی

های انسانی مانند استفاده از آب نامطلوب در آبیاری، فعالیت

ها و استخراج منابع معدنی نیز در افزایش غلظت این نمک

. تنش (Loescher et al., 2011) کنندنقش مؤثری ایفا می

و  ای از اختلالات فیزیولوژیکدامنهایجاد  سببشوری 

از جمله کاهش پتانسیل آب گیاه،  ،بیوشیمیایی در گیاهان

ویژه ها بهنی، سمیّت ناشی از یونهم ریختن تعادل یوهب

های دلیل تجمع گونهسدیم و کلر و ایجاد تنش اکسیداتیو به

 (ROS; Reactive Oxygen Species) فعال اکسیژن

(. این آثار انرژی گیاه را از Swain et al., 2023شود )می

و سبب کاهش قابل توجه  کنندمیمسیر رشد و نمو منحرف 

 ,.Swain et al) دنشومی عملکرد و کیفیت محصول

 5/6 حدود دهند کهنشان می برآوردها کلی طوربه. (2023

 ازمتأثر  هایخاکرا درصد از مساحت کره زمین  هفتتا 

دهند تشکیل می قلیا( و شور هایخاک )شامل نمک

(Walche et al., 2024). یک  در حدود عبارت دیگر،به

تحت تأثیر شوری قرار زمین  هکتار از اراضی کره میلیارد

وری طور قابل توجهی بر امنیت غذایی و بهرهو به دارند

ویژه از ترکیب ها بهگذارند. این خاککشاورزی تأثیر می

شناسی و عوامل طبیعی مانند منابع دریایی و زمین

ری نادرست و استفاده نامناسب های انسانی نظیر آبیافعالیت

خشک، ناشی ویژه در مناطق خشک و نیمهاز اراضی، به

عنوان یک منطقه ایران به (. ,2025Mwesigeشوند )می

های شوری مواجه است و خشک، با چالشخشک و نیمه

 میلیون هکتار از اراضی کشاورزی و سه 80/23بیش از 

مشکلات شوری تحت تأثیر آن شده  از اراضی آبیاری درصد

این مسأله  (.Komaresofla et al., 2019) قرار دارند

قابل بالقوه از اراضی کشاورزی  درصد 20شامل بیش از 

 (. et alGholampour ,.2015شود )آبیاری در کشور می

 شوری، تنش به زراعی هانگیاتحمّل  افزایش برای

 ضروری شوری بهمتحمّل  هایژنوتیپ از استفاده و شناسایی

تحمّل به  هایدرک مولکولی سازوکار ،راستا این در است.

 و جدید هایشوری اهمیت زیادی دارد تا بتوان ژرم پلاسم

. علاوه (Xu et al., 2016) کرد تولیدشناسایی و  را مقاوم

 هایر این، سازوکارهای تحمّل نیازمند شناسایی واکنشب

 یون انتقال هایکانال مکانیکی، هایگیرنده میان هماهنگ

 یونی هموستازی حفظ برای ثانویه رسانپیام هایمولکول و

 گیرند،هنگامی که گیاهان در معرض شوری قرار می هستند.

برای  شیمیایی رابیو و فیزیولوژیک هایپاسخ از ایمجموعه

 سازوکاری وسیله بدین و کنندمقابله با این تنش فعال می

(. در Ul Hassan et al., 2021) گیرندمی کاربه را دفاعی

ای بین های زنجیرهشرایط تنش شوری، فعال شدن واکنش

سوخت و مسیرهای ها موجب تحریک ها و محصولات آنژن

 درک با مرتبط های، انتقال سیگنال و بیان ژنهورمونی ساز

(. با Silva & Gerós, 2009شود )می تنش به واکنش و

ها به درون سلول، های تنش و انتقال آنفعال شدن سیگنال

 و شده الفع سرعت به نیز ثانویه هایسیگنال از ایمجموعه

 Phosphorylation) فسفوریلاسیون آبشاری هایواکنش

Cascade Reactions )کنند. این فرایند منجر را آغاز می

 دفاع برای خاصی هایپروتئین سمتبه هابه هدایت سیگنال

شود که نقش کلیدی در تنظیم می رونویسی( )عوامل سلولی

گیاه با  راین،بنابتنش دارند.  به پاسخ با مرتبط یهابیان ژن

 با سازگاری وتحمّل  ،ویژه دفاعی سازوکارهای اندازیراه

 .(Ahanger et al., 2017) آوردمی دستبه را سخت شرایط

MAPK ( Mitogen میان مسیرهای آبشاری

Activated Protein Kinase cascade) های هو سامان

عملکردی وجود دارد.  برهمکنشاکسیدانی، یک دفاع آنتی

MAPKهای فعال کننده گونه های حذفها فعالیت آنزیم

 (، سوپرCAT; Catalyze( از جمله کاتالاز )ROSاکسیژن )

(، SOD; Superoxide Dismutase) اکسید دیسموتاز

( و آسکوربات پراکسیداز POD; Peroxidases)پراکسیداز 

(APX; Ascorbate Peroxidaseرا تنظیم می ) کنند و

اکسیداتیو  تنشترتیب یک مکانیسم حفاظتی در برابر بدین

 et alPonce ,.آورند )ناشی از افزایش شوری فراهم می

های مختلفی در پاسخ گیاهان به تنش شوری (. ژن2021

اند که درک مولکولی و ژنتیکی تحمّل به شناسایی شده

ها با تنظیم مسیرهای ژناند. این هشوری را پیش برد

اکسیدانی های آنتی، متابولیسم اسمزی و پاسخدهیسیگنال

کنند تا در شرایط شوری بقا یابند. به گیاهان کمک می
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دهند که غلاتی مانند جو و گندم، مطالعات علمی نشان می

عنوان گلیکوفیت )حساس به طور عمومی بهبا وجود آنکه به

شوند، نسبت به گیاه برنج، تحملّ ی میبندشوری( طبقه

های مناسبی عنوان مدلتری نسبت به شوری دارند و بهبیش

شوند برای مطالعه تحمّل به شوری در غلات محسوب می

(Alkharabsheh et al., 2021 درک جامع از پاسخ .)

گیاهان به تنش شوری در سطوح مولکولی، فیزیولوژیکی و 

یکرد یکپارچه ترکیب ابزارهای بیوشیمیایی، همراه با رو

های فیزیولوژیکی و بیوشیمیایی، برای مولکولی با تکنیک

متحمّل به شوری در مناطق تحت تأثیر  هایرقمتوسعه 

ویژه در شرایط شوری ضروری است. این رویکرد جامع به

منظور افزایش تغییرات اقلیمی و افزایش شوری خاک، به

امنیت غذایی، اهمیت  تولید محصولات کشاورزی و تأمین

ها نشان پژوهش (.Gupta & Huang, 2014ای دارد )ویژه

، HvSOS1 ،HvSOS3های هایی از خانوادهاند که ژنداده

HvHKT2 ،HvHKT3 ،HvNHX1 و HvNHX3  نقش

و تحمّل به شوری در جو  ⁺Naمهمی در تنظیم انتقال یون 

(Hordeum vulgare )دار( 2022ند., et alJadidi  .)

( نظیر ژنومیکس، Omicsهای اُمیکس )ژوهشپ

ترانسکریپتومیکس، پروتئومیکس، متابولومیکس و 

ای برای آشکارسازی یونومیکس، بسترهای گسترده

های شوری، خشکی، اسخ به تنشسازوکارهای مولکولی پ

آورند فلزات سنگین در گیاهان فراهم می و سرما

(Roychowdhury et al., 2023.) 

روز از ، ارائه یک دیدگاه جامع و بهه حاضرمطالعاز  هدف

های اخیر در درک سازوکارهای تحمّل به شوری در پیشرفت

به  ابتدا ،است. در این راستا ویژه غلاتبه گیاهان زراعی

شوری، به کلیدی در تحمّل  تحلیل سازوکارهای فیزیولوژیک

شامل تنظیم و هموستازی یونی، تنظیم اسمزی و نقش مواد 

د. وشمیاکسیدانی پرداخته ننده و ترکیبات آنتیکحفاظت

های سپس، با تمرکز بر سازوکارهای مولکولی، نقش ژن

های دخیل در رسانی و پروتئینمختلف، مسیرهای پیام

 .شودمیبررسی پاسخ گیاه به شوری 

و بیوشیمیایی تحمّل به  سازوکارهای فیزیولوژیک

 ریشو

ا افزایش پتانسیل در شرایط شوری خاک، گیاهان ابتدا ب

که منجر به خروج  شونداسمزی مایع خارج سلولی مواجه می

آب از سلول و ایجاد تنش اسمزی زیاد )هایپراسموتیک( 

 درون هایون اضافی و حد از بیشسپس با تجمع  د.شومی

 اسمزی فشار )با هایپراسموتیک تنش دچار گیاه ها،سلول

 James et) شودیونی و اکسیداتیو می تنش جمله از زیاد(

al., 2011دهد که (. تنش هایپراسموتیک زمانی رخ می

 ریشه توانایی نتیجه، در و یابدپتانسیل آب خاک کاهش 

(. در Munns, 2005) شودود محد آب جذب برای گیاه

 باعث اسمزی تنش تشدید دنبال به هاادامه، کاهش آب برگ

ک یا هیپریونی تنش ایجاد به منجر و شده هایون تجمع

(. Munns & Tester, 2008شود )سمیّت یونی در گیاه می

و بیوشیمیایی برای بقا  سازوکارهای فیزیولوژیک ترینمهم

های دارای شوری بالا شامل تنظیم جذب و انتقال در خاک

، حفظ هموستازی یونی، ساخت و یا تجمع ترکیبات هایون

عادل ، تنظیم تهااکسیدانیاسمولیت محافظ و تولید آنتی

سازی مسیرهای هورمونی در دوره تنش شوری و فعال

 مهر و امیریدهی مرتبط با تنش است. مجیدیسیگنال

در ( Majidimehr & Amiri-Fahliani, 2020) فهلیانی

گزارش دادند که واکنش ای، آزمایشی در مرحله گیاهچه

ها شامل پرولین، های مختلف برنج به اسمولیتژنوتیپ

های قابل تفاوت ،های برگپروتئین قندهای محلول و

توجهی داشت. گزارش شده است که اثر شوری بر میزان 

های های مختلف، تفاوتکلروفیل در گیاهان بسته به ژنوتیپ

ها در برابر شوری مقاومت قابل توجهی دارد. برخی از ژنوتیپ

د میزان کلروفیل خود را تواننمیو  دهندمیتری نشان بیش

ها حفظ کنند. این ژنوتیپسایر ری نسبت به طور مؤثرتبه

ژنتیکی خاصی  سازوکارهایدلیل وجود ها احتمالاً بهتفاوت

کند تا تحت شرایط شوری، است که به گیاهان کمک می

تری به ساختارهای کلروفیلی وارد شود های کمآسیب

(Majidimehr & Amiri-Fahliani, 2016). 

 کاهش جذب و انتقال نمک-1

 مسیرهایو انتقال نمک در گیاهان از طریق  جذب یون

شود. پس از ورود نمک به آپوپلاستی و سمپلاستی انجام می

های مختلف گیاه های متفاوت نمک در اندامگیاه، غلظت

های ترین بخشعنوان اصلیها بهشاخساره .یابدتجمع می

های ترین میزان انباشت نمک را دارند و در اندامگیاه، بیش

های ، غلظتهای جوانهای پیر نسبت به برگیی، برگهوا

 Yeo& ) کنندذخیره میرا  Na+تری از یون بیش

Flowers, 1986 برای کاهش جذب و انتقال نمک در .)

های فیزیولوژیک، ژنتیکی و زراعی برای کارراهغلات، تقویت 

محدود کردن جذب سدیم و حرکت آن درون گیاه ضروری 

های وری غلات در خاکای بهبود بهرهها براست. این روش
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شور با حداقل کردن اثرات مضر تنش شوری اهمیت دارند 

(2021., et alAlkharabsheh ).  کاهش جذب و انتقال

نمک در غلاتی مانند گندم، برنج و ذرت از طریق چندین 

فیزیولوژیک، زراعی و اصلاحی قابل دستیابی است که  کارراه

سازی های بخشیها و مکانیزمونای، دفع یبر جذب ریشه

(.  et alRakkammal ,.2022)ذخیره( تمرکز دارند )

ای مؤثر و افزایش توسعه و گزینش غلات با موانع ریشه

ها منجر به کاهش سازی و انتقال سدیم در واکوئلذخیره

شود های هوایی میجذب و انتقال سدیم به اندام

(2021., et alAlkharabsheh گزارش .)دهند نشان می ها

ها شامل پرولین کنش شوری و ژنوتیپ بر اسمولیتکه برهم

های برگ، و همچنین بر عناصر شیمیایی مانند و پروتئین

مختلف  هایرقمسدیم در برگ و ریشه و پتاسیم در ریشه 

های ، ژنوتیپگرید عبارتدار بود. بهبرنج از نظر آماری معنی

توجهی در پاسخ به  های قابلمختلف ممکن است تفاوت

توانند بر تجمع ها میتنش شوری داشته باشند و این تفاوت

در نهایت  وها و عناصر معدنی در گیاه تأثیر بگذارند اسمولیت

 شوریبر تحمّل به شوری و کارآیی رشد گیاه تحت شرایط 

 .(Majidimehr et al., 2014) موثر باشند

 هموستازی یونی-2

به حفظ ت تازی یونی  ظت یونهموستتت ها در عادل غل

های گیاهی اشتتتاره دارد. گیاهان این تعادل را در ستتتلول

ستتتیتوزول با ستتتازوکارهای متفاوتی از قبیل تنظیم جذب 

با کنترل مک یونی  یان ن مکذخیره ها،جر های ستتتازی ن

های انتقال و نگهداری نمک در بافت و اضتتتافی در واکوئل

های بافتمنظور کاهش آستتیب ناشتتی از نمک به پیرتر به

ها در کنند. تحمّل بافتی به توانایی بافتتر، برقرار میجوان

له با تجمع یون ند مقاب گفته  Na+و  Cl−های ستتتمی مان

سازی  .شودمی سیم و جدا ست به تق این ظرفیت ممکن ا

سمیّ و حفظ غلظت یون سم  Cl−و  Na+های  سیتوپلا در 

 Carden etکمک کند ) مولارمیلی 30تا  10در محدوده 

al., 2003پورتر پلاستتمایی (. گزارش شتتده استتت که آنتی
+H/+Na  ،1در برنجOsSOS از ورود یون ،+Na ها به شاخه

ندمیجلوگیری  بت ستتتلولی ک کاهش  ⁺Na⁺/K، نستتت را 

بخشتتد تحمّل گیاه به شتتوری را ارتقا می بنابرایندهد و می

(2019., et alEl Mahi ژن .) 1:1هتتایOsHKT ،

OsHKT2:1 ،OsHKT2:3/OsHKT3 ،OsKAT1 ،

OsKAT2 ،OsHAK5  وOsHAK21/qSE3  ،نج بر در 

کنند که را منتقل می K+و  Na+یا هر دو یون  Na+یون 

ستازی  سم  K/+Na+این عملکرد به حفظ همو سیتوپلا در 

 et Wangد )نکاستتخ گیاه به شتتوری کمک میو تنظیم پ

2024., et al; Ullah 8201., al.) 

 (Osmotic Adjustment) تعدیل اسمزی-3

( در واکوئل، موجب Cl−و  Na+های نمک )انباشت یون

برای حفظ فشار اسمزی ناشی از تجمع این گیاه  شودمی

 Compatible) ها در واکوئل، ترکیبات محلول سازگاریون

Solutes) های حیاتی را حتی در سطوح بالا در با فعالیت

 Wong etد )نکهای سلولی خود تجمع دامکسیتوزول و ان

al., 2006 ًگیاهان در مواجهه با شرایط شوری، معمولا .)

تجمع ترکیبات محلول سازگار نظیر پرولین، انواع قندها از 

جمله ساکارز، فروکتوز و گلوکز، و همچنین اسیدهای آمینه 

ی در حفظ ها نقش کلیددهند. این متابولیترا افزایش می

ارهای و به حفاظت از ساخت رندتعادل اسمزی سلولی دا

های های ناشی از غلظت بالای یونسلولی در برابر آسیب

(. غلاتی  et alBoughalleb ,.2020کنند )نمکی کمک می

های مانند گندم، برنج، ذرت و سورگوم با تجمع محلول

سازگار مانند پرولین، گلیسین بتائین، قندهای محلول و 

م های خود، به تنظیدرون سلول K⁺ های معدنی مانندیون

پردازند. این تجمع به کاهش پتانسیل اسمزی اسمزی می

و از طریق حفظ جذب آب و فشار تورژسانس  کردهکمک 

گیاه را در شرایط شور  ، رشد و عملکرد فیزیولوژیکسلولی

(. غلات قادر به حفظ  et alPatwa ,.2024کند )حفظ می

در شرایط  یپتانسیل آب برگ و فشار تورژسانس بالاتر

ها و ادامه د که این امر به عملکرد بهتر روزنههستنشوری 

ها موجب افزایش کند. این ویژگیفرآیند فتوسنتز کمک می

وری محصول در آوری گیاه در برابر شوری و بهبود بهرهتاب

 (. et alDourado ,.2022شود )های شور میخاک

شوری و به ها نقش کلیدی در سازوکارهای تحمّل آمینپلی

کنند که عمدتاً از طریق تثبیت اهان ایفا میسازگاری گی

های سازی اسیدها و مهار تولید گونهساختار غشاها، خنثی

گیرد. علاوه بر این، ( صورت میROSپذیر اکسیژن )واکنش

ها و بیوسنتز اکسید نیتریک، پتانسیل آمینارتباط بین پلی

طور قابل توجهی زا بهتحمّل گیاهان را در شرایط تنش

 .( et alChoudhary ,.2023دهد )یش میافزا

حساسیت  عموماًکه  گیاهان گلیکوفیت از جمله غلات

دهند، برای مقابله با بالایی به تنش شوری از خود نشان می

اً از تجمع ترکیبات تنش اسمزی ناشی از شوری، عمدت

عنوان یکی از سازوکارهای کلیدی به محلول سازگار
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کنند. این ترکیبات، ه میاستفاد سازگاری فیزیولوژیک

های های آلی کوچکی هستند که قادرند در غلظتمولکول

زیمی یا بالا در سیتوسُل تجمع یابند، بدون اینکه تعادل آن

ترتیب مختل شود و بدین سایر فرآیندهای متابولیک سلول

ها ختاری ماکرومولکولبه حفظ پتانسیل اسمزی و ثبات سا

(. از جمله ترکیبات Xing et al., 2024ند )نککمک می

توان به پرولین، ها میمحلول سازگار متداول در گلیکوفیت

گلیسین بتائین، قندهای محلول مانند ساکارز و ترهالوز و 

برخی اسیدهای آمینه اشاره کرد. این سازوکار به حفظ 

تورژسانس سلولی، حفاظت از ساختارهای سلولی و پایداری 

کند ط استرس کمک شایانی میها و غشاها در شرایپروتئین

(Xing et al., 2024). نشده مواد محلول  تجمع کنترل

تواند مسیرهای دیگر را مختل کرده و سوبستراها سازگار می

را از فرآیندهای حیاتی نظیر سنتز دیواره سلولی و پروتئین 

منحرف کند. علاوه بر این، تجمع این ترکیبات نیازمند صرف 

کاهش رشد گیاه  موجبممکن است است که  زیادیانرژی 

 NaClها، برای تجمع هر مول شود. بر اساس گزارش

شود، مصرف می ATPعنوان اسمولیت حدود هفت مول به

در حالی که سنتز یک مول ماده محلول سازگار به مقدار 

 (. ,2008Munns & Testerنیاز دارد ) ATPتری بیش

تعادل  تنش شوری موجب بروز تنش هایپراسمتیک و عدم

های شود. در این شرایط، تجمع یونیونی در گیاهان می

در سیتوپلاسم به حفظ  K+ و Na ،−Cl+معدنی مانند 

تا از ایجاد عدم تعادل  کندشرایط اسمزی خارجی کمک می

 Tanveerد و رشد گیاه ادامه یابد )واسمزی جلوگیری ش

& Shah, 2017.) 

 یزیولوژیکف هایافزایش سطح پرولین با بهبود واکنش

و بیوشیمیایی گیاهان تحت تنش شوری، از جمله حفظ بهتر 

های ، افزایش فعالیت آنزیمگیاهی هایآب در بافت

های فتوسنتزی، اکسیدانی و بالا رفتن میزان رنگدانهآنتی

تحمل به م هایرقم(. Sabah et al., 2025مرتبط است )

ه کنند، بلکتری تولید مینه تنها پرولین بیش شوری

تر است ها کمدر آننیز اکسیداتیو  تنش از ناشی هایآسیب

 & Taybi) شوندطور بهتری حفظ میو پارامترهای رشد به

Alyahya, 2025 تنش شوری موجب تجمع پرولین در .)

 هپرولین نقش کلیدی در سازگاری گیاه ب شود.گندم می

و میزان این پاسخ، بیانگر سطح تحمّل  داردتنش شوری 

گندم در معرض  وقتی. (Patwa et al., 2024) ستاگیاه 

گیرد، قرار می NaClمولار میلی 200تنش شوری مانند 

توجهی افزایش قابلطور بههای گیاه میزان پرولین در بافت

گندم متفاوت است، مختلف  هایرقمد. این واکنش در یابمی

ها تجمع پرولین بالاتر و تحملّ طوری که برخی از ژنوتیپبه

(. Taybi & Alyahya, 2025) دارندتری به شوری بیش

در هر پرولین  میزان برای مثال، در مطالعه چهار رقم گندم،

تجمع مقدار ، اما یافتافزایش تحت تنش شوری چهار رقم 

حساس  هایرقمنسبت به ، رقم نسبتاً متحمّلدر پرولین 

(. گیاهان زراعی Mohammadi et al., 2025) تر بودبیش

ای طور گستردهمانند جو، گندم، ذرت و سورگوم به مهمی

ویژه در در زمینه سازوکارهای تعدیل و تنظیم اسمزی و به

 Yuاند )واکنش به تنش خشکی، مورد مطالعه قرار گرفته

et al., 2023در گیاهان  (. سازوکارهای تنظیم اسمزی

 شده است. ارائه 1در جدول زراعی تحت تنش شوری 

 

 کارهای تنظیم اسمزی در گیاهان زراعی تحت تنش شوریسازو -1جدول 
Table 1. Osmotic adjustment mechanisms in crop plants under salinity stress 

Crop 
Osmotic adjustment 

mechanism 
Salt 

tolerance Key findings Reference 

Rice (Oryza 

sativa) 
Accumulation of 

proline and potassium 

ions in leaves and roots 

Low to 

moderate 
Salt-tolerant cultivars exhibit 

better ion transport and higher 

proline accumulation 

Nguyen et al., 

2021 

Wheat (Triticum 

aestivum) 

Sodium exclusion and 

proline accumulation in 

leaves 

Moderate Salt stress significantly 

reduces yield, but osmotic 

adjustment improves water 

uptake 

Saddiq et al., 

2021 

Barley (Hordeum 

vulgare) 

Accumulation of 

proline and potassium 

ions in vacuoles 

High Barley shows excellent salt 

tolerance due to effective 

osmotic adjustment and Na+ 

ion compartmentalization 

Nefissi Ouertani 

et al., 2021 

Maize (Zea 

mays) 

Proline accumulation 

and stomatal closure to 

reduce water loss 

Low to 

moderate 
Maize has limited osmotic 

adjustment capacity, reducing 

its salt stress tolerance 

Pingle et al., 

2022 
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 اکسیدانیترکیبات آنتی و هااسمولیتنتز س-4

های سازگار، خود را با تنش گیاهان با سنتز اسمولیت

ها با کاهش پتانسیل . این اسمولیتدهنداسمزی تطبیق می

و همچنین کرده اسمزی درون سلولی، جذب آب را تسهیل 

های سازگار با کنند. اسمولیتاز هدررفت آب جلوگیری می

ها در برابر آسیب لی، از ساختار سلولحفظ یکپارچگی سلو

های یبات که در اندامککنند. این ترکحفاظت می

های آلی کوچک با بار شوند، مولکولتولید می سیتوپلاسم

و  هستندهای بالاتر خنثی و سمیّت پایین حتی در غلظت

سازند. این مواد که سلول را در برابر تنش اسمزی ایمن می

شوند، با تعدیل اختلاف ار شناخته میعنوان املاح سازگبه

های فشار اسمزی میان سیتوسل و واکوئل یا بین سلول

 Versluesکنند )مجاور به حفظ تعادل اسمزی کمک می

et al., 2006 .)غلات در مواجهه با شرایط شوری،  ،همچنین

کنند تا اکسیدانی خود را فعال میهای دفاعی آنتیسامانه

( تولید شده در این شرایط ROSن )های فعال اکسیژگونه

 .(et allkharabsheh A ,.2021را خنثی کنند )

 تغییرات مورفولوژیک و ساختاری

غلظت نمک در خاک از مکانی به مکان دیگر متفاوت 

بر رشد گیاهان  متفاوتیاست و بسته به میزان آن، تأثیرات 

طور کلی، در مطالعات (. بهMunns & Tester, 2008دارد )

استفاده  NaClوط به تنش شوری معمولاً از نمک مرب

( و بنابراین در این Munns & Tester, 2008شود )می

های تنش ناشی از مطالعه، تمرکز نویسندگان بر نشانه

NaCl های باشد. اثرات این تنش بر ویژگیدر گیاهان می

مختلفی  هایشناسی( گیاه به شیوه)ریخت مورفولوژیک

توده تر یا خشک، ارتفاع گیاه و دیگر یستمانند تغییر در ز

. در رابطه با اثرات شودشناسی نمایان میهای ریختشاخص

توانند در تمام شوری بر مورفولوژی گیاهان، تغییراتی می

ارتفاع گیاه،  تغییر درمراحل رشد گیاه رخ دهند که شامل 

ها و یا تعداد نسبت ریشه به ساقه، سطح برگ، تعداد شاخه

شود. در گندم، ذرت و برنج، ها در هر گیاه میها/گلگبر

مولار میلی 150تا  100 هایتوده در غلظتکاهش زیست

NaCl ( مشاهده شده استSoltabayeva et al., 2021 .)

در  K/⁺Na⁺و نسبت  K⁺و  Na⁺های تعیین غلظت یون

های مزهای هوایی و ریشه، ابزار مهمی برای درک مکانیاندام

(.  et alHuang ,.2020ه شوری در غلات است )تحمّل ب

اند که در شرایط تنش شوری، نسبت مطالعات نشان داده
⁺K/⁺Na تحمل به شوریمغلات  یهاها و ریشهدر برگ 

های نسبت به ژنوتیپدر جو،  Ardhaouiمانند ژنوتیپ 

دلیل (. این ویژگی به et alXu ,.2025) استتر کم حساس

است که به حفظ  Na⁺ش جذب و کاه K⁺افزایش جذب 

 et Basuکند )تعادل یونی و عملکرد بهینه گیاه کمک می

2021., al در گندم، اضافه کردن پتاسیم به گیاهان تحت .)

و بهبود رشد و  K/⁺Na⁺تنش شوری منجر به کاهش نسبت 

شود. این اثرات مثبت با افزایش فعالیت عملکرد می

تابولیسم نیتروژن همراه اکسیدانی و بهبود مهای آنتیآنزیم

های با وجود تفاوت (.et alEgami -El ,.2024است )

ها در پاسخ به سطوح مختلف تودهمشاهده شده در زیست

برنج، ذرت،  نظیرغلاتی  جملهشوری، رشد گیاهان زراعی از 

طور قابل توجهی تحت تأثیر تیمار نمک به ،چاودار و گندم

(NaCl با غلظت )مولار کاهش یافت میلی 300تا  200

(Shiyab et al., 2013; Hemida et al., 2014 .) 

از  .موثر استزنی بذرها نیز تنش شوری بر میزان جوانه

عنوان شاخصی مناسب برای تواند بهزنی میرو، جوانهاین

که  ییارزیابی تنش شوری مورد استفاده قرار گیرد. از آنجا

ولوژی در گیاهان زنی یکی از اولین فرآیندهای مورفجوانه

توده، شاخص مفیدتری برای است، در مقایسه با زیست

زیرا اثرات تنش  ،شودتشخیص زودهنگام تنش محسوب می

روز پس از  14تا  2بسته به گونه گیاهی، ممکن است بین 

 ،عنوان مثال(. بهXu et al., 2023اعمال تنش ظاهر شود )

زنی در نه، درصد جواNaClمولار میلی 200در سطح شوری 

گندم، ذرت و برنج کاهش قابل توجهی داشت که این کاهش 

گیرتر توده چشمنسبت به تغییرات مشاهده شده در زیست

 (. Soltabayeva et al., 2021بود )

هایی نظیر علاوه بر تغییرات زیست توده گیاه، وزن بخش

هایی برای عنوان شاخصها نیز اغلب بهساقه، ریشه و برگ

ند گیراثرات تنش شوری مورد استفاده قرار میارزیابی 

(Munns & Tester, 2008 در گندم، تنش شوری تأثیر .)

توجهی بر اجزای عملکرد مانند تاریخ ظهور سنبله، قابل

دارد.  بوتههر  درارتفاع گیاه، طول سنبله و عملکرد دانه 

ها و پایداری غشای پذیری این ویژگی، وراثتدلیل همینبه

اند تا حت تنش شوری مورد مطالعه قرار گرفتهسلولی ت

 Naqiمقاومت گندم نان در برابر تنش شوری بهبود یابد )

et al., 2025 اجزای عملکرد از جمله اهداف کلیدی در .)

 تحمل به شوریم هایرقمبرای توسعه  اصلاحی هایبرنامه

های بارور در برنج، صفاتی مانند تعداد پنجه روند.شمار میبه

های پر در خوشه و وزن هزار دانه، تحت بوته، تعداد دانه در

داری با عملکرد و قلیا، همبستگی مثبت و معنی یتنش شور
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ومیر نشاها و درصد ناباروری با عملکرد دارند. در مقابل، مرگ

(. Gaddam et al., 2024) دهندهمبستگی منفی نشان می

مغذی و  در جو، تنش شوری با ایجاد اختلال در جذب مواد

شود. بروز تنش اسمزی، موجب کاهش عملکرد گیاه می

های میکوریز استفاده همزمان از کودهای زیستی مانند قارچ

همراه کننده فسفات بههای حلآربوسکولار و باکتری

کوددهی فسفر، عملکرد و اجزای عملکرد را در شرایط شور 

 (.Masrahi et al., 2023بخشد )بهبود می

 مولکولی و ژنتیکی تحمّل به شوریسازوکارهای 

تحمّل گیاه در پاسخ به تنش شوری، مجموعه در 

کینازها، فسفاتازها و عوامل رونویسی نقش  از ایگسترده

 Heatدارند. این عوامل شامل عوامل شوک حرارتی )

Shock Factors) ، رونویسی  عاملپاسخ به سرما و عوامل

گو ویسی پاسخرونعوامل (، CBF/DREBمقاوم به خشکی )

(، اسموسنسورها مانند ABF/ABRE) ABAبه هورمون 

AtHK1کننده فسفولیپید مانند های تجزیه، آنزیمPLD ،

، فسفاتیدیک اسید 2Ca+مانند های ثانویه رسانپیام

(PtdOHگونه ،)اکسیژ فعال های( نROS فسفاتازهای ،)

، کینازهای پروتئینی وابسته به HAL2متابولیک مانند 

، SOS2(، کینازهای سرین/ترئونین مانند CDPKsسیم )کل

(، کینازهای MAPKشده با میتوژن )مسیرهای کیناز فعال

فسفاتازهای سرین/ترئونین وابسته به  و هیستیدین دو جزئی

ها نقش مهمی در کلسیم/کالمودولین هستند. این مولکول

های گیاه به تنش شوری و حفظ تعادل یونی تنظیم پاسخ

اگرچه  .(Vinocur & Altman, 2005) کنندایفا می

راحتی قابل های زیستی بهمقاومت گیاهان در برابر تنش

عنوان یکی از انواع به شوری به کنترل نیست، اما تحمّل

 از ایبرهمکنش پیچیده تحت تاثیرهای غیرزیستی، مقاومت

چندین ژن قرار دارد که شامل چند ژن اصلی همراه با 

کنند ر کنار هم این ویژگی را تنظیم میچندین ژن فرعی د

(Batool et al., 2014 از آنجا که تحمّل به شوری یک .)

 از ایاست، این صفت شامل مجموعه چندژنیویژگی 

صورت باشد که بهفیزیولوژیک و بیوشیمیایی می فرآیندهای

متقابل با یکدیگر تعامل دارند و در نهایت، مقاومت به شوری 

ولی، سلولی و یا در کل گیاه فراهم کنند را در سطوح مولک

(Ismail et al., 2014.) 

شود که تر میسازوکار تحمّل به شوری زمانی پیچیده

میزان تحمّل در مراحل مختلف رشد گیاه متفاوت باشد. این 

فیزیولوژیک و مولکولی به تنش شوری  هایتنوع در پاسخ

متقابل زمان و در طول دوره رشد گیاه، بیانگر نقش هم

و  هابندیهای متنوع در زمانمسیرهای زیستی و بیان ژن

(. Shahbaz & Ashraf, 2013های مختلف است )بافت

های مولکولی مرتبط با های شبکهسازی زنجیرهفعال

ها آغاز شده تا شناسایی تنش، انتقال سیگنال )که از ریشه

 همراه ،(یابدسطوح سلولی و در نهایت کل گیاه گسترش می

های اختصاصی، از عوامل ها و متابولیتبا تنظیم بیان ژن

های محیطی تنش هکلیدی در تعیین میزان سازگاری گیاه ب

 در اساسی نقش هماهنگ، فرآیندهای این روند.شمار میبه

مورفولوژی گیاه در شرایط  تنظیم و دفاعی هایپاسخ

(. گزارش شده است Ismail et al., 2014نامساعد دارند )

در رقم خارچیا  TaNHX1ه افزایش سطح رونویسی ژن ک

سازی دهنده فعال( گندم نشانKharchia Localلوکال )

زودهنگام این ژن در شرایط تنش شوری است. این مطالعه 

های سلولی در انواع گندم نان در شرایط به فهم تفاوت پاسخ

های کلیدی در کند. یکی از مکانیسمتنش شوری کمک می

( در Na+تجمع یون سدیم )شوری، کاهش  تحمّل به

های برگ و حفظ تعادل و نسبت پتاسیم به سدیم بافت

(+Na/+Kدر سطح سلولی است. مطالعات نشان داده ) اند

های سدیم، در عنوان ناقل، بهSKC1هایی نظیر که ژن

تحت شرایط تنش  Na+و  K+های تنظیم هموستازی یون

 .(et alen R ,.2005کنند )شوری نقش اساسی ایفا می

 در پاسخ به شوری های کلیدیژن

 (Regulatory Genes)کننده های تنظیمژن -1

های گیاهان کننده نقش حیاتی در پاسخهای تنظیمژن

سازی ها با هماهنگاین ژن .دارندزراعی به تنش شوری 

های پیچیده مولکولی و فیزیولوژیک، فرآیندهای سازگاری

واسطه . بهکنندهیل و تقویت میتحمّل به شوری را تس

 با مقابله برای گیاه ظرفیت ها،تنظیم دقیق بیان این ژن

 یابد.می افزایش توجهی قابل طوربه شوری نامطلوب اثرات

 بیانی ژنیهم هایو شبکه RNA-seqهای تجزیه و تحلیل

کننده های تنظیمژنشناسایی  منجر به های گندم،در ریشه

شامل یک ژن  که شدشوری  به حمّلکلیدی مرتبط با ت

، ژن (TaAQP) ، ژن آکوآپورینTaWATمرتبط با 

یک ژن کاندید تحمل و ( TaGST)ترانسفراز -S-گلوتاتیون

ها نقش مهمی در باشد. این ژنمی( TaZFP) به تنش

 عنوانو به کنندتنظیم پاسخ گیاه به تنش شوری ایفا می

به تنش شوری  های تنظیمی پاسخدر شبکه مرکزی هایگره

های اسمزی و تنظیم پاسخ هاییچنین ژن کنند.عمل می
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های زمانی مختلف پس از مواجهه تحمّل به شوری را در بازه

 کنندیافته کنترل میطور هماهنگ و سازمانبا شوری به

(Chen et al., 2024( فاکتورهای رونویسی .)TFs )

وری در های مرکزی پاسخ به تنش شکنندهعنوان تنظیمبه

هایی نظیر شوند. خانوادهغلات شناخته می مختلف هایگونه

DREB ،bZIP ،WRKY، NAC (NAM, ATAF1/2, 

CUC2 و )MYB  با اتصال به عناصر تنظیمی ویژه در

 هایژن سرکوب یا سازیقادر به فعال ،هانواحی پروموتور ژن

برای مثال، فاکتورهای  هستند. تنش به دهندهپاسخ

 شوری تنش با مواجهه در اینقش برجسته NAC رونویسی

 سیستم تقویت اسمزی، تعدیل با فاکتورها این کنند.می ایفا

به افزایش  هااکسیدانی و حفظ هموستازی یوندفاعی آنتی

 ;Lee et al., 2022) کنندتحمّل گیاه به شوری کمک می

Dweh et al., 2023.) 

نده به دهاتصال به عنصر پاسخ عوامل) DREBخانواده 

 رونویسی عوامل هایترین گروهعنوان یکی از مهمآبی( بهکم

 و شوری تنش ویژهبه غیرزیستی هایتنش به پاسخ در

عنوان نمونه، پروموتر به شود.می شناخته خشکی

PdDREB1G نخل از که ( خرماPhoenix dactylifera )

)پروموتر  AtRD29Aکلون شده است، در مقایسه با پروموتر 

تر و و پرکاربرد در مهندسی ژنتیک(، پاسخ القایی قوی رایج

شوری و خشکی نشان  هایتری را در مواجهه با تنشسریع

 ایرا به گزینه PdDREB1Gدهد. این ویژگی، می

 تولید و ژنتیکی اصلاح هایامیدبخش برای استفاده در برنامه

گیاهان مقاوم به تنش تبدیل کرده است، زیرا هدایت دقیق 

مرتبط با پاسخ به تنش را در زمان  یهاثر بیان ژنو مؤ

 ,.Kodackattumannil et al) سازدمی پذیرامکانمناسب 

در سورگوم، بیان های متحمّل به شوری واریته (.2023

ویژه ههای غیرزیستی، بهای مرتبط با تنشافزایشی ژن

 ERF (Ethylene هایرونویسی خانواده عوامل

Responsive Factors)  وDREB (Dehydration 

Responsive Element Binding Proteins ) را نشان

رونویسی دیگر نظیر  عواملدهند. افزون بر این، می

WRKY ،MYB ،bZIP  و عوامل وابسته به مسیر

)اسید آبسیزیک(، با شناسایی و تعامل  ABAدهی سیگنال

، در تنظیم بیان Cis-acting elementsبا عناصر تنظیمی 

های پاسخ دهنده به شوری نقش دارند. این فرآیند وجود ژن

شده را خوبی حفاظتیک شبکه تنظیمی پیچیده و به

سازد که در سازگاری سورگوم با شرایط شوری برجسته می

(. علاوه بر تنظیمات Lee et al., 2022مؤثر است )

 DNAشدن ژنتیکی مانند متیلهاپی رونویسی، سازوکارهای

هیستونی نیز نقش کلیدی در  ایترجمهاو اصلاحات پس

ها در مواجهه با تنش شوری تنظیم دقیق و پویای بیان ژن

 سازیفراهم با ژنتیکیکنند. این تغییرات اپیایفا می

پذیر از کنترل ژنی، پذیر و برگشتهای اضافی و انعطافلایه

محیطی را فراهم  نامساعد شرایط با ترامکان سازگاری سریع

 نژادیبه هایبرنامه در سازوکارها این از وریبهره د.نسازمی

 رویکردی تواندمی زراعی، گیاهان ژنتیکی بهبود و مولکولی

های زراعی تحمّل به شوری را در گونه افزایش برای نوین

 (.Dweh et al., 2023فراهم آورد )

رونویسی خانواده  عوامل دهند کهنشان می هاگزارش

MYB  از جملهMYB3 ،MYB13  وMYB59  در گندم

با  عواملشوند. این تحت تنش شوری دچار افزایش بیان می

دستی مرتبط با پاسخ به شوری، های پایینتنظیم بیان ژن

نقش فعالی در مسیرهای مولکولی سازگاری با تنش ایفا 

کنند. عملکرد تنظیمی این عوامل در شرایط شور، می

های پاسخ ر شبکهعنوان اجزای کلیدی دها را بهاهمیت آن

 Sukumaran) سازدبرجسته می غیرزیستی هایبه تنش

et al., 2023عواملهای وابسته به کلسیم و (. پروتئین 

رونویسی مرتبط نقش کلیدی در پاسخ به تنش شوری دارند، 

گری تغییر فعالیت این دهی کلسیم با واسطهزیرا سیگنال

شود. این فرآیند، ها میسازی یا مهار آنمنجر به فعال عوامل

ویژه در مراحل دهنده به شوری بههای پاسختنظیم بیان ژن

ترتیب به سازگاری  ه ایناولیه و اسمزی تنش را تسهیل و ب

 Duarte-Delgado et)کند میگیاه در شرایط شور کمک 

al., 2024های کاندیدا توجهی از ژن(. شناسایی تعداد قابل

گسترده در سطح ژنوم  از طریق مطالعات ترنسکریپتومی

دم، مبنای ژنتیکی های مقاوم و حساس گنمیان ژنوتیپ

ای برای تحمّل به شوری فراهم کرده است. این گسترده

های مولکولی به تنش، ها با نقش بالقوه در تنظیم پاسخژن

نژادی مولکولی عنوان اهداف مؤثر برای اصلاح ژنتیکی و بهبه

متحمّل به  هایرقمتوسعه  توانند درشوند و میمحسوب می

 (.Wu et al., 2025کار گرفته شوند )شوری به

  (Functional Genes) های کارکردیژن-2

مرتبط با تنش شوری در گیاهان  کارکردیهای ژن

تعدیل اسمزی،  هایهایی هستند که فرآیندزراعی عمدتاً ژن

دهی تنش و سازوکارهای ها، سیگنالتنظیم هموستازی یون

های ناشی از شوری حفاظتی را برای کاهش آسیب پاسخ

ها دهندهکننده انتقالرمز که هاییژن ویژهبه ،کنندمی کنترل
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های داخل ، در حفظ تعادل یونهستندهای یونی و کانال

ارند. این سلولی تحت شرایط تنش شوری اهمیت حیاتی د

( Na⁺های سمی سدیم )ها با تنظیم جذب و تفکیک یونژن

( به پایداری سلولی K⁺نین حفظ سطوح پتاسیم )و همچ

توان به های کلیدی میکنند. از جمله این ژنکمک می

HKT ( +affinity K-Highهای اعضای خانواده

Transporters ،)NHX (antiporters ⁺H/⁺Na ،)SOS 

(Salt Overly Sensitive و )AKT ( ⁺Arabidopsis K

Transporters )در شوری به د تحمّل اشاره کرد که در بهبو

 (. Raza et al., 2025دارند ) یگیاهان نقش مؤثر

های کارکردی دخیل در پاسخ به تنش شوری شامل ژن

 کننده انتقالرمزهستند که  هاژن از یمتنوعمجموعه 

های نگدارنده های درگیر در بیوسنتزهای یونی، آنزیمدهنده

اکسیدانی، های آنتی، پروتئین(هااسموپروتکتانت) اسمزی

رونویسی تنظیمی  عواملهای مرتبط با تنش و پروتئین

 توانایی گیاه برای شناسایی، پردازش در ها. این ژنهستند

های شور ایفای با محیط ها و سازگاری فیزیولوژیکسیگنال

واسطه عملکرد خود، زیربنای هها ب. این ژنکنندنقش می

 در گیاهان یژنتیک مهندسی و اصلاح هایمولکولی برنامه

 در ایکنندهو نقش تعیین دهندمیشوری را تشکیل  شرایط

کشاورزی پایدار در شرایط فزآینده شوری خاک  به دستیابی

(. Singh et al., 2024a; Raza et al., 2025دارند )

های های اخیر در اصلاح نباتات مبتنی بر دادهپیشرفت

، (QTL mapping) یابی صفات کمّی ژنومی، شامل نقشه

-GWAS; Genomeمطالعات ارتباطی در سطح ژنوم )

Wide Association Studyهای ( و انتخاب ژنومی، از ژن

کنند تا برداری میشوری بهرهبه کارکردی مرتبط با تحمّل 

بهبود های هوشمند با تحمّل بالا نسبت به شوری و واریته

ایی ها امکان شناسند. این فناورینکتولید پایداری عملکرد 

ها و نواحی ژنتیکی مؤثر در پاسخ به تر و کارآمدتر ژندقیق

ها مند از آنبرداری هدفتنش شوری را فراهم کرده و بهره

 ,.Singh et alند )نکهای اصلاحی تسهیل میبرنامه را در

2024aدخیل در  کارکردیهای ژن ترین(. از جمله مهم

 SAP هایژن به توانتحمّل به شوری در گیاهان زراعی می

 PLDهای متعلق به خانواده ، ژنOsSAP8نظیر 

های یونی، دهنده های رمزگذار انتقال(، ژنD)فسفولیپاز 

اکسیدانی و فاکتورهای رونویسی کلیدی های آنتیآنزیم

ها از اشاره کرد. این ژن WRKY و DREB ،NACمانند 

طریق حفظ هموستازی سلولی، محافظت از فرآیند فتوسنتز 

سازی مسیرهای مولکولی پاسخ به تنش نقش اساسی الو فع

افزایی ند. همدارشوری  تنشدر افزایش تحمّل گیاه به 

دهد که در ها به گیاهان این امکان را میکارکرد آن

های زیستی خود را های شور زنده بمانند، فعالیتمحیط

 ,.Hazbir et alحفظ کنند و به رشد و تولید ادامه دهند )

2023; Zhang et al., 2023; Singh et al., 2024a.) 

هایی است که در بردارنده ژن OsSAPخانواده ژنی  

با ( Zinc finger)هایی دارای ساختار انگشتی روی پروتئین

کنند. مطالعات را رمزگذاری می A20/AN1 هایدامنه

منجر به افزایش  OsSAP8بیان ژن اند که بیشنشان داده

شود. این افزایش تحمّل، شوری میتحمّل گیاه به تنش 

عمدتاً از طریق حفظ محتوای کلروفیل و پایداری فرآیند 

ها، ژن د. این ویژگیشوتوسنتز در شرایط شور اعمال میف

OsSAP8 های کلیدی و امیدبخش در را به یکی از ژن

 شرایط تحت عملکرد بهبود برای گیاهان مهندسی و نژادیبه

(. ژن Hazbir et al., 2023) است کرده تبدیل شور

OsSTS که به(OsMKK4 یکی از نیز شناخته می ،)شود

کیناز از نوع  MAP های متعلق به خانواده کینازهایآلل

-MAPKK; Mitogen) شده توسط میتوژنمیانجی فعال

Activated Protein Kinase Kinase) تنظیم  در که است

از طریق  اندازه دانه و تحمّل به شوری نقش دارد. این ژن

، امکان MAPKدهی وابسته به تنظیم مسیرهای سیگنال

زمان کیفیت محصول و افزایش مقاومت گیاه در بهبود هم

 OsSTSسازد. عملکرد دوگانه برابر تنش شوری را فراهم می

های اصلاحی برای ارتقای مند در برنامهارزشآن را به هدفی 

یل کرده های غیرزیستی تبدصفات کمیّ و تحمّل به تنش

 PCR-qRTآنالیز  ای،در مطالعه (. et alLiu ,.2023است )

 OsKAT1های پتاسیم های خانواده کانالنشان داد که ژن

های رقمهای ریشه و ساقه در بافت OsAKT1/OsAKT2و 

ویژه به ،شدند گیری القاطور چشمبرنج تحت تنش شوری به

OsKAT1  تنش  سخ برنج بهعنوان ژن محوری در پابهکه

 (.Musavizadeh et al., 2021د )ششوری شناسایی 

ها در فرآیند همراه کاربرد آنهای کارکردی بهبرخی از ژن

ی تحمّل به شوری در گیاهان زراعی در سازوکار مولکول

 .نداشده معرفی 2جدول 

 ( Signaling Genes) دهندههای سیگنالژن-3

 محدود ترین عوامل غیرزیستیتنش شوری یکی از مهم

منجر به که  استکننده رشد و عملکرد گیاهان زراعی 

د. شومیکاهش قابل توجه در رشد گیاه و تولید محصول 

 سازی مجموعهاین تنش شامل فعالگیاهی به  هایپاسخ
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ها و مسیرهای سیگنالی است که نقش از ژن ایپیچیده

اساسی در شناسایی، انتقال پیام و تعدیل اثرات مضر نمک 

کننده با هدف حفظ  های تنظیم. این شبکهدارند

یاه به شرایط شوری هومیوستازی سلولی و افزایش تحمّل گ

 کنند.عمل می

شونده توسط کینازهای فعال دهیآبشارهای سیگنال

 MAPK; Mitogen-Activated Proteinمیتوژن )

Kinase نقش کلیدی و مرکزی در فرآیند شناسایی و پاسخ )

کنند. این مسیرهای تنش شوری ایفا میگیاهان زراعی به 

های ناشی از تنش شوری محیط دهنده قادرند پیامسیگنال

سلولی منتقل کنند که در های درونرا دریافت و به پاسخ

در  ایویژه یهای تنظیمسازی برنامهنهایت منجر به فعال

د. چنین فرآیندهایی موجب تقویت نشوسطح بیان ژن می

ند و نقش مهمی در شوه شوری میل گیاه نسبت بتحمّ

های غیرزیستی سازی پاسخ تطبیقی گیاهان به تنشبهینه

اصلی از سه کیناز  MAPK دهیآبشارهای سیگنال .دارند

اند که شامل کینازهای صورت سلسله مراتبی تشکیل شدهبه

-MAPK (MAPKKKs; Mitogenکیناز کیناز 

inaseKinase K inaseKrotein Pctivated A ،) کیناز

MAPK( هاMAPKKs; Mitogen-Activated 

Protein Kinase Kinases و خود ،) MAPKs 

(MAPKs; Mitogen-Activated Protein Kinases )

طور متوالی هستند. در شرایط تنش شوری، این کینازها به

منجر به کنند و در نهایت یکدیگر را فسفریله و فعال می

های بروز پاسخدستی و های پایینتنظیم بیان ژن

 ,.Lin et alشوند )تنش میبه فیزیولوژیک مرتبط با تحمّل 

با  MAPKدهند که مسیرهای (. شواهد نشان می2021

دهی هورمونی دهی از جمله سیگنالسایر مسیرهای سیگنال

های مبتنی بر کلسیم و )مانند اسید آبسزیک(، سیگنال

ارند. ( برهمکنش نزدیکی دROSهای فعال اکسیژن )گونه

 ییای پیچیده و پویاگیری شبکهاین تعاملات منجر به شکل

شوند که نقش مهمی در تنظیم سازگاری دهی میاز سیگنال

 Wang etکند )گیاه با شرایط نامطلوب محیطی ایفا می

al., 2016.)  
 

 گیاهان زراعی های کارکردی همراه با کاربرد در سازوکار مولکولی تحمّل به شوری دربرخی از ژن -2جدول 

Table 2. Some functional genes for salt tolerance in crop plants 

Gene name Function Mechanism of salt tolerance Example 

species Recent references 

NHX1 Vacuolar Na⁺/H⁺ 

antiporter 

Sequestration of Na⁺ into 

vacuoles for cytoplasmic 

detoxification 

Rice, Wheat Tomita et al., 2021 

HKT1 High-affinity K⁺/Na⁺ 

transporter 

Controls Na⁺ exclusion and 

root-to-shoot transport 

Rice, Wheat, 

Maize 

Singh et al., 2021 

SOS1 Plasma membrane 

Na⁺/H⁺ antiporter 

Na⁺ efflux to prevent cellular 

toxicity 

Arabidopsis Xie et al., 2022 

SOS2 Protein kinase Activates SOS1 via 

phosphorylation in response 

to salt stress 

Arabidopsis Yin et al., 2020 

SOS3 Calcium sensor (CBL 

family) 

Senses Ca²⁺ signals, activates 

SOS2 

Arabidopsis Villalta et al., 2021 

P5CS Enzyme for proline 

biosynthesis 

Osmolyte accumulation to 

maintain osmotic balance 

Rice Jumpa et al., 2023 

BADH Enzyme for glycine 

betaine synthesis 

Osmoprotectant synthesis 

enhancing stress tolerance 

Wheat, Maize Zhao et al., 2021 

DREB1A/DREB2A Transcription factors Regulate expression of stress-

responsive genes 

Wheat, Rice Amirbakhtiar et al., 

2021 

LEA proteins Protective proteins Stabilize proteins/membranes 

under stress 

Wheat, Barley Bhardwaj et al., 

2013 

HVA1 LEA group 3 protein Enhances tolerance to 

dehydration and salt stress 

Barley, Rice Singh et al., 2024b 

 

تحت تنش در گندم  1TaVOZ ژن حد از بیان بیش

شود، توده میبهبود عملکرد و افزایش زیست سببشوری 

 که سرکوب آن تحمّل به شوری را کاهشدر حالی

های سازی رونویسی ژنبا فعال 1TaVOZژن  .دهدمی

های ای خانواده ناقلویژه اعضدهنده به تنش بهپاسخ

1HKT  تجمع⁺Na کند )در ساقه را محدود میet Li 
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2025., al2گذار ه(. در مقابل، پروتئین نشانTaGW 

و آن را  شودمی متصل 1TaVOZپروتئین  هقیماً بتمس

تخریب  سبب و کرده( Ubiquitination) یوبیکوئیتینه

 26Sپروتئولیتیک آن از طریق سیستم یوبیکوئیتین/

 2TaGWحد پروتئین  از شود. بیان بیشازوم میپروتئ

که مهار آن دهد، در حالیتحمّل به شوری را کاهش می

کند. علاوه بر پاسخ گندم به تنش شوری را تقویت می

ای مستقل از دارای یک عملکرد هسته 2TaGWاین، 

ای که به همان عناصر گونهبه ،فعالیت لیگازی خود است

ها متصل به آن 1ZTaVOکه  DNAدهنده پاسخ

 1HKT هایسازی ژنو از فعال یابدمیشود، اتصال می

کند. این مکانیسم جلوگیری می 1TaVOZتوسط 

هم عملکرد  صورت هماهنگ، هم تحمّل به شوری وبه

 .( et alLi ,.2025د )نکدانه را تنظیم می

ه ( نشان دادند کYang & Guo, 2018) یان و گو

( در غشای پلاسمایی TPaseA-+Hفعالیت پمپ پروتون )

 ScaBPهای واسطه پروتئینبهدر شرایط بدون تنش شوری 

( و SOS3شونده به کلسیم مشابه )پروتئین متصل

24/5PKS  پروتئین مشابه(2SOSمهار می ) .شود

از طریق تعامل با  SOS2همچنین، فعالیت کیناز 

 ABI2( و GIGANTEA) GI، 14-3-3های پروتئین

(ABA INSENSITIVE2سرکوب می )د. با ورود به شو

غشای  ATPase-+Hشرایط تنش شوری، فعالیت پمپ 

)همولوگ J3طور قابل توجهی از طریق پلاسمایی به

DNAJ3شود که این امر با مهار فعالیت کیناز ( فعال می

PKS5 این فرآیند باعث ایجاد یک (1)شکل  همراه است .

د که موجب شون پروتون در غشای پلاسمایی میگرادیا

شود. در این شرایط، می H/+Na+پرتور تحریک فعالیت آنتی

های سیگنال SOS3و  SOS1، SCaBP8های پروتئین

با پروتئین  و ( را شناسایی کرده2Ca+یافته )کلسیم افزایش

SOS2  فعالیتموجب  بنابراینو  کنندایجاد میبرهمکنش 

1SOS  وNHX (کننده یک مبادله+H/+Na  واکوئلی

اسید فسفاتیدیک ) PA. علاوه بر این، شوندمیتمالی( اح

 MPK6پروتئین ایجاد برهمکنش با با ( PLD1از  مشتق

د. شومی 1SOS +H/+Naپرتور فعالیت آنتی موجب تقویت

فعال  2SOSواکوئلی توسط کیناز  ATPase-+Hعلاوه، به

کند شده و یک گرادیان پروتون در غشای واکوئلی ایجاد می

 H/+Na+پورتر که این امر منجر به تحریک فعالیت آنتی

(. برخی Yang & Guo, 2018( )1شود )شکل واکوئلی می

در شرایط تنش  MAPKدهنده مسیر های پاسخژناز 

 شده است. ارائه 3در گیاهان زراعی در جدول  شوری

 های مرتبط با تنش شوریQTL وها ژن

تحمّل به شوری یکی از صفات پیچیده در گیاهان است 

ها و مسیرهای مولکولی مختلف تنظیم وسیله تعامل ژنکه به

 QTL(. در این زمینه، مطالعات Fan et al., 2015شود )می

های ژنی مرتبط عنوان ابزاری مؤثر برای شناسایی جایگاهبه

ها، QTLاند. جهت شناسایی  فته شدهکار گربا این صفت به

حاصل از  2F هایمعمولاً از تفکیک ژنتیکی در جمعیت

های متفاوت به شوری، تلاقی بین والدین دارای پاسخ

یا هاپلوییدهای مضاعف استفاده  های اینبرد نوترکیب ولاین

حال، این رویکردها در مورد صفات پیچیده و شود. با اینمی

اند. در هایی مواجهبه شوری با محدودیتپویا مانند تحمّل 

بر است و نیاز به ها زمانیابی جمعیتنقشه ،چنین شرایطی

ارزیابی فنوتیپی دقیق و قابل تکرار در چندین موقعیت 

شوند مکانی و شرایط محیطی دارد. این عوامل باعث می

های پایدار و قابل اعتماد، دشوار و QTLفرآیند شناسایی 

 (.Afzal et al., 2023اشد )مدت بطولانی

 GWAS; Genomeدر سطح ژنوم ) یمطالعه ارتباط

Wide Association Study ،) است که روش دیگری

های موجود در تجزیه و تحلیل منظور غلبه بر محدودیتبه

تعداد  . در این روش،صفات کمیّ پیچیده طراحی شده است

SNP (e Single Nucleotid قابل توجهی از نشانگرهای

Polymorphism )های از ژنوتیپ یمتنوع در مجموعه

ها با صفت گیرند و این دادهگیاهی مورد بررسی قرار می

 تحلیلشوند. مورد نظر مانند تحمّل به شوری ترکیب می

GWAS قابلیت شناسایی SNP های مرتبط با صفت را

ها تواند برای انتخاب یا حذف مؤثر آللکند و میفراهم می

 و منجرپلاسم مورد استفاده قرار گیرد های ژرمهدر مجموع

-Mitchell) شودهای اصلاحی به بهبود کارآیی برنامه

Olds, 2010دلیل دسترسی محدود به (. علاوه بر این، به

های ژنومی برای محصولات فرعی، استفاده از روش داده

GWAS استتر و کارآمدتر برای این گونه گیاهان مناسب. 

های متعددی را یابی ارتباطی ژننقشه مطالعاتبرخی 

ا تحمّل به باند که با صفات فنوتیپی مرتبط شناسایی کرده

گشای د راهنتوانها میاین یافته .شوری در ارتباط هستند

های اصلاحی و تحقیقات آینده در زمینه افزایش برنامه

عنوان نمونه در به .دنبه شوری در گیاهان زراعی باش تحمل

داری بین یارتباط معن GWASبرنج، با استفاده از تجزیه 
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 Lv et) شد آشکار شوریبه و تحمّل  AtHKT1:1 ژن

al., 2022ویژه کاهش (. این ژن با تنظیم تعادل یونی به

به  تحملهای هوایی، نقش کلیدی در تجمع سدیم در اندام

شامل  QTLی چهار دیگر کند. در مطالعهشوری ایفا می

qDTS1-1، qDTS1-2 ،qDTS2 و qDTS9  روی

در برنج ژاپنی شناسایی شد  9و  2، 1های شماره کروموزوم

ای برنج کنترل مل به شوری را در مرحله گیاهچهکه تح

ها ارزش بالای یافتهاین (. Kim & Kim, 2023) کردندمی

GWAS  های مؤثر بر صفات پیچیده در شناسایی ژنرا

 QTLهمچنین، سه  دهند.می مانند تحمّل به شوری نشان

برنج  زایشیمرتبط با تحمّل به شوری و عملکرد در مرحله 

روی کروموزوم  qGY3.1 و qPT3.1 ،qNFS3.1شامل 

بارور، تعداد  تعداد پنجهبا  ست کها شناسایی شده 3شماره 

های پر و عملکرد دانه تحت شرایط شوری ارتباط سنبلچه

ها در بهبود تحمّل به شوری آن توان ازو بنابراین میدارند 

 Mondal et) استفاده کرد شورو حفظ عملکرد در شرایط 

al., 2022 .) نیز  یاه جوگدرQTL2روی کروموزوم  یهایH 

مانی قابلیت زندهنقش حیاتی در  که است شناسایی شده

ها تحت شرایط شوری حفظ باروری دانهو گرده  هایدانه

 .(Kodama et al., 2018ند )رمدت دا طولانی

 

 
 (Yang & Guo, 2018ه تنش شوری )گیاهان ب یو سازگارهموستازی یونی  حفظ برایدهی تنش یونی مسیرهای سیگنال -1شکل 

Figure 1. Ionic stress signaling pathways to maintain ion homeostasis and adaptation of plants to salinity stress 

(Yang & Guo, 2018) 

 

 (تحت تنش شوری MAPKفعال شونده با میتوژن ) دهنده به پروتئین کینازهای پاسخژن -3جدول 
Table 3. Genes responding to mitogen-activated protein kinase (MAPK) under salinity stress 

Plant 
Upregulated MAPK 

genes 

Downstream targets or 

TFs 
Functional result Reference 

Rice MAPK cascade via 

SERF1 

ROS-responsive genes Early adaptation to salt stress Schmidt et 

al., 2013 

Wheat TaMAPK4, TaMAPK14, 

TaMAPK17, 

TaMAPKK3 

WRKY, MYB, ERF 

TFs; NHX1, HKT1, 

CAT, SOD 

Ion homeostasis, ROS 

detoxification, and stress 

signaling 

Amirbakhtiar 

et al., 2021 

Barley HvMPK3, HvMPK6 ABF/AREB TFs, 

P5CS 

Enhanced osmotic adjustment 

and ABA-mediated stress 

tolerance 

., et al Křenek

2015 

Maize ZmMPK5, ZmMPK17, 

ZmMKK1 

ZmWRKY33, 

ZmDREB2A, 

ZmSOD4, ZmP5CS1 

Improved ROS scavenging, 

root architecture, and salinity 

resilience 

., et al He

2025 

 

ها که نقش مهمی در تنظیم QTLعداد قابل توجهی از ت

کنند، در برنج شناسایی های سلولی ایفا میستازی یونهمو

گیری در شناسایی های چشماند. اگرچه موفقیتشده

QTLدست آمده کلیدی مرتبط با تحمّل به شوری به های

نژادی های بهها در برنامهQTLاست، اما کاربرد عملی این 

(، هنوز MASکمک نشانگر )ویژه در انتخاب بهگیاهی، به

کامل مورد ارزیابی و تأیید قرار نگرفته است. با این  طوربه

های های ژنومیک، امکان ادغام ویژگی، در عصر پیشرفتحال

های ها در برنامهQTLسازگاری حتی با اثرات نسبتاً کوچک 

تواند به بهبود کارآمدی و اصلاحی فراهم شده است که می
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ند تحمّل به شوری کمک دقت اصلاح صفات پیچیده مان

(. برخی Mirdar Mansuri et al., 2020د )نکشایانی 

گران در مطالعات مرتبط با گندم تحت شرایط تنش پژوهش

های روی کروموزوم QTL 19اند که شوری گزارش کرده

1A ،3A 7 وA اند که با صفاتی نظیر حداکثر شناسایی شده

توده کل در زن خشک بخش هوایی و زیستطول ریشه، و

مرتبط هستند. این  NaClمولار میلی 150شرایط شوری 

QTL ها نقش مهمی در تعیین توانایی گیاه برای رشد و بقا

عنوان اهداف توانند بهکنند و میهای شور ایفا میدر محیط

های اصلاحی برای افزایش تحمّل به ژنتیکی بالقوه در برنامه

 ,.Ren et alگندم مورد استفاده قرار گیرند )شوری در 

هاپلوئید مضاعف ژنوتیپ  90روی  که ایدر مطالعه .(2018

ژنی مرتبط با  جایگاه 38گندم بهاره انجام شد، در مجموع 

د که شزنی و رشد رویشی شناسایی انهصفات مراحل جو

های اولیه و اهمیت نقش ژنتیکی گسترده در تنظیم پاسخ

 -Czyczyłoدهد )شرایط تنش را نشان می رشد گیاه تحت

Mysza et al., 2014 .)فراتحلیل تلفیقی کار، راههمچنین 

(Integrated meta-analysis approach) منجر به  نیز

شناسایی چندین ژن مرتبط با تحمّل به شوری شد که شامل 

  بودند.های ژنی ها و خانوادهترین ژنبرخی از مهم

 کلی گیرینتیجه

 با است کهغیرزیستی  های مهمتنشی، از جمله شور

اختلال در هوموستازی یونی، ایجاد تنش اکسیداتیو و 

اختلال در متابولیسم سلولی، رشد رویشی و زایشی و در 

شدت را بهاز جملات غلات نهایت عملکرد گیاهان زراعی 

استفاده با ای های گستردهپژوهشدهد. تحت تأثیر قرار می

فناوری جهت شناسی مولکولی و زیستیستز هایاز روش

تبیین سازوکارهای فیزیولوژیک، بیوشیمیایی و مولکولی 

تحمل به شوری در گیاهان انجام شده است. این مطالعات، 

ده کرشوری ارائه به های تحمل سازوکارتری از درک عمیق

متحمل فراهم  هایرقمو مبنای نظری لازم را برای اصلاح 

و  دهیچیصفت پ کیدر غلات،  یبه شور تحمّل اند.آورده

 یهاسازوکار یمراتبو سلسله ایاست که از تعامل پو چندژنی

در سطوح مختلف  یو مولکول ییایمیوشیب ک،یولوژیزیف

چالش  کیرا با  اهیتنش، گ نی. اشودیم یناش اهیگ یسازمان

 و یونیدنبال آن تنش و به هیاول یدوگانه شامل تنش اسمز

بر  یمبتن اهیگ زیآمتی. پاسخ موفقسازدیجه مموا ویداتیاکس

با  یونی یهموستاز تیریمدشامل  ،یچهار رکن اساس

 یهاناقل قیاز طر میو حفظ پتاس میدفع سد تیمحور

با تجمع  یاسمز لی(، تعدSOSو  HKT ری)نظ یتخصص

 یدانیاکسی(، دفاع آنتنیسازگار )مانند پرول یهاتیاسمول

 ( و تطابقROS) ژنیفعال اکس یهاگونه یسازیخنث یبرا

منابع  صیرشد و تخص میمانند تنظ کیولوژیزیف -مورفو

 یهاتوسط شبکه ندهایفرآ نیا ،یدر سطح مولکول .است

 دهیلگنایس یرهایمس ،یسیرونو عواملاز  یادهیچیپ

 یها( و ژنSOS ریو مس MAPK)مانند آبشار  یدیکل

 نیا ینچندژ تیماهوجود . با شوندیهماهنگ م یکارکرد

مؤثر، درک ما  یدایکاند یهاها و ژنQTL ییصفت، شناسا

ساخته است.  ترقیعم یشوربه تحمل  یکیرا از اساس ژنت

 دار،یمتحمل و با عملکرد پا هایرقمبه  یابیدست ن،یبنابرا

 کیولوژیزیحاصل از مطالعات ف یادیدانش بن قیمستلزم تلف

 آوریفنبا  هاکسیوماجامع  درویکر همراه با بیوشیمیایی و

، نشانگرکمک گزینش به نظیرمولکولی  ینژادبه نینو

 کاربردبا )ژنوم  شیاریو و کیمتابول یمهندس ،یژنوم نشیگز

طور بهاست تا ( CRISPR-Cas9چون  ییهاستمیس

 یدیکل یهاژن میانتقال و تنظ ،ییامکان شناسا ،مندهدف

 پارچهکی کردیرو نی. ادشوفراهم  یمؤثر در تحمل به شور

 هایرقم قیو دق عیدر توسعه سر یاساس کارراه کیعنوان به

در  یاتیو نقش ح کندمیدر غلات عمل  یمتحمل به شور

و گسترش  یمیاقل راتییتغ طیدر شرا ییغذا تیامن نیتضم

 .دکرخواهد  فایها اخاک یروزافزون شور

 تضاد منافع

کنند که این تحقیق در غیاب هر ینویسندگان تایید م

نافع عنوان تضاد متواند بهونه روابط تجاری یا مالی که میگ

 بالقوه تعبیر شود، انجام شده است.

 رعایت اخلاق در نشر

کنند که در نگارش این مقاله نویسندگان اعلام می

ر، طور کامل از اخلاق نشر از جمله سرقت ادبی، سوء رفتابه

این  چنین،اند. همدوگانه، پیروی کرده انتشار و هاداده جعل

طور کنون به تحقیقاتی اصیل بوده و تا کار یک حاصل مقاله

کامل به هیچ زبانی و در هیچ نشریه یا همایشی چاپ و 

یچ منتشر نشده است و هیچ اقدامی نیز برای انتشار آن در ه

 نشریه یا همایشی صورت نگرفته و نخواهد گرفت.

 اجازه انتشار مقاله

صورت دسترسی باز بهنویسندگان با چاپ این مقاله 

ها، موافقت کرده و کلیه حقوق استفاده از محتوا، جدول

 کنند.ها، تصویرها و غیره را به ناشر واگذار میشکل
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