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Introduction: Salinity, as one of the most significant limiting factors for the growth and 

production of strategic crops such as wheat, rice, and maize, poses a serious threat to global 

food security. Given the high cost and time-consuming nature of physical remediation of 

saline soils, developing tolerant varieties through breeding programs is the most effective 

and economical approach to addressing this challenge. In this regard, understanding the 

molecular and genetic mechanisms of salt tolerance is essential for generating new, salt-

tolerant genotypes. The aim of the present study was to review recent advances and 

investigate the application of modern breeding technologies to accelerate the development 

of salt-tolerant varieties in crop plants, particularly cereals.  

Materials and Methods: This review study systematically describes the application of 

novel biotechnologies including the integration of omics tools, genomic mapping, marker-

assisted selection (MAS), and genome editing to efficiently transfer identified genes and 

QTLs into elite genotypes and to expedite breeding programs. 

Results and Discussion: Marker-assisted selection is an efficient breeding method that, 

instead of relying solely on phenotype, enables the selection of superior genotypes using 

DNA banding patterns at early stages of organism development. By reducing environmental 

influence, this approach enhances the accuracy and speed of breeding programs and 

significantly shortens the breeding cycle, which in classical methods may take 

approximately eight to ten years. The successful application of MAS has been demonstrated 

in transferring QTLs such as Saltol to improve salt tolerance in rice. Furthermore, the 

effective role of this method has been shown in crops such as wheat and maize for 

overcoming abiotic stresses, including salinity. However, MAS has limited efficiency for 

complex quantitative traits controlled by genes or QTLs with small effects. Today, more 

advanced approaches such as genomic selection (GS), CRISPR/Cas9-based genome editing, 

and high-throughput phenotyping (HTP) are being employed as complementary strategies 

to enhance the precision and speed of breeding programs aimed at developing varieties 

tolerant to environmental stresses such as salinity. 

Conclusion: Modern plant breeding tools such as marker-assisted selection, genome-wide 

association studies (GWAS), and particularly omics technologies (transcriptomics, 

proteomics, and metabolomics) as well as genome editing have revolutionized the process 

of identifying and transferring desirable genes into crop plants. These technologies enable 

gene pyramiding and the simultaneous transfer of multiple salt-tolerance genes with high 

precision and speed. 
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 های کلیدی:واژه

 ترنسکریپتوم

 عملیاتی توان با فنوتیپ تعیین

 بالا

 کریسپر

 نشانگرکمک هب ینشگز

 متابولومیکس

 مژنو یرایشو

استراتژیک مانند گندم،  یمحصولات زراعتولید رشد و ترین عوامل محدودکننده معنوان یکی از مههشوری، ب قدمه:م

های کبر بودن اصلاح فیزیکی خانبر و زماهخطر انداخته است. با توجه به هزینهبرنج و ذرت، امنیت غذایی جهانی را ب

کار برای مقابله با این چالش محسوب هترین رایاقتصاد موثرترین و نژادی،همتحمل از طریق ب هایمرقشور، توسعه 

 متحملای جدید و هپژنوتیتحمل به شوری برای تولید و ژنتیکی مولکولی  سازوکارهایدرک تا، در این راسشود. یم

نژادی ههای نوین بیفناورکاربرد بررسی های اخیر و پیشرفتمرور ، حاضر از مطالعههدف به شوری ضروری است. 

 .ه استبودغلات ویژه هشوری در گیاهان زراعی ببه متحمل  هایمرقبخشی به توسعه بشتا  منظوربه

از جمله ادغام ابزارهای  های نوینیفناورتمند زیسمکاربرد نظا طور اختصاصیهب ،در این مطالعه :هامواد و روش

شناسایی های QTL ها ونانتقال مؤثر ژ منظوربهکمک نشانگر و ویرایش ژنوم هیابی ژنومی، انتخاب بهاومیکس، نقش

 .تشریح شده است نژادیههای بهبرتر و تسریع برنامهای پبه ژنوتی شده

 فقط در نظر گرفتنجای بهنژادی است که هروشی کارآمد در ب ،کمک نشانگرهای مولکولیهگزینش ب :بحث و نتایج

 موجود زندهدر مراحل اولیه رشد  DNA یبندبا استفاده از الگوهای نوارهای برتر را امکان انتخاب ژنوتیپفنوتیپ، 

 دورهرا افزایش داده و  نژادیهبهای هکند. این روش با کاهش تأثیرپذیری از محیط، دقت و سرعت برنامیفراهم م

کاهش گیری طور چشمسال طول بکشد، به دهتا هشت  در حدود های کلاسیک ممکن استشنژادی را که در روهب

برای افزایش تحمل به شوری در  Saltol یی نظیرهاQTL در انتقالکمک نشانگر گزینش به . کاربرد موفقدهدیم

های غیرزیستی در محصولاتی مانند گندم و ذرت در غلبه بر تنش این روشنقش مؤثر  ،همچنیناثبات شده است. برنج 

های QTL ها یاژن حال، این روش برای صفات کمی پیچیده که توسطنشان داده است. با ایناز جمله تنش شوری 

 تری مانند گزینش ژنومیهی دارد. امروزه، رویکردهای پیشرفتتریی محدودآشوند، کاریک کنترل مبا اثرات کوچ

(Genomic Selection) مبتنی بر  و ویرایش ژنومCRISPR/Cas9 سازی با توان عملیاتی بالاپهمراه با فنوتی 

(henotypingPhroughput T-High)نژادیهبهای برنامهو سرعت کارهای مکمل برای افزایش دقت عنوان راهه، ب 

 . شوندیکار گرفته منظیر شوری به محیطی هایمتحمل به تنش هایمنظور ایجاد رقمبه

و  مطالعات ارتباطی در سطح ژنوم ،کمک نشانگرانتخاب به نژادی گیاهی مانندهابزارهای نوین ب گیری:نتیجه

ویرایش ژنوم، انقلابی در فرآیند  ( وو متابولومیکس کس)ترانسکریپتومیکس، پروتئومی های اُمیکسیفناور ویژههب

 هانکردن ژ یهرم ها امکانیاند. این فناورهایجاد کردبه گیاهان زراعی های مطلوب نشناسایی و انتقال ژ

(Pyramiding Genes ) سازندیدقت و سرعت بالا فراهم مبه شوری را با  تحمل ژنو انتقال همزمان چندین. 

و مولکولی  کسازوکارهای فیزیولوژی .(1404). غلامحسن ،و رنجبرری، بهرام، حید ،رضا ،فهلیانی امیری ،مهر، احمدمجیدی نحوه استناد به این مقاله:

  .415-433 ،(4)15، تحقیقات غلاتانداز آینده. پیشرفته و چشمنژادی بههای روش -2 :تحمل به شوری در غلات
2026.32537.1886CR./10.22124doi:   

 

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

ویژه محصولاتی مانند ذرت، برنج و گندم، نقش غلات، به

حیاتی در تغذیه انسان و تضمین امنیت غذایی جهانی ایفا 

منبع اصلی انرژی هستند و نیازهای  . این گیاهانکنندمی

ای در سراسر جهان را برآورده ههای گستردای جمعیتتغذیه

سازند. تحقیقات گسترده در زمینه غلات طی پنج دهه می

 ارتقای و وریبهره تولید، در گیرچشم یبهبود به منجر اخیر

(. براساس Poole et al., 2022است ) شده غذایی امنیت

سطح زیر کشت غلات عمده  (،FAO, 2023) های فائوداده

حدود در در ایران ج و جو از جمله گندم، ذرت، برن

حدود  درهکتار و میزان تولید این محصولات  8653971

 تن است. 20951433

های برانگیز تنشعنوان یکی از عوامل چالششوری، به

غیرزیستی، از طریق کاهش رشد گیاهچه، اختلال در فرآیند 

فتوسنتزی، ایجاد سمیت یونی و کاهش سرعت سنتز 

یدها، تأثیرات شدیدی بر متابولیسم لیپ پروتئین و

 کندفرآیندهای فیزیولوژیک و متابولیک گیاهان وارد می

(Singh et al., 2019 .)دهند که کل ها نشان میگزارش

است میلیون هکتار  397حدود در شور  هایمساحت خاک

نیز شده های آبیاریزمیناز میلیون هکتار  45و در حدود 

کاهش میزان  .(Yousaf et al., 2020) دنباششور می

طور مؤثری در افزایش شوری بارندگی و افزایش دما هر دو به

نقش  ،خشک جهانویژه در مناطق خشک و نیمهخاک، به

 (.Etesami & Maheshwari, 2018) کنندایفا می

تحمل به شوری در گیاهان یک صفت کمیّ است که 

 Chinnusamy et) شودتوسط تعداد زیادی ژن تنظیم می

al., 2005از طریق  ر گیاهاندبه تنش شوری  (. واکنش

ها و های اسمزی و یونی به درون سلولدرک و انتقال پیام

پذیرد. های سلولی صورت میسپس ایجاد تغییرات در ویژگی

سدیم  یون اختصاصیگر یا گیرنده تا به امروز، هیچ حس

(Na⁺) در گیاهان با قطعیت شناسایی نشده است 

(Nongpiur et al., 2020.)  به  متحملهای ژنوتیپتهیه

این آوری گیاهان زراعی در برابر برای افزایش تابشوری 

(. Xu et al., 2016) است از اهمیت بسزایی برخوردار تنش

مولکولی تحمل به شوری برای ژنتیکی و  سازوکارهایدرک 

منظور به شوری به متحملجدید و  هایژنوتیپتولید 

ضروری محصولات زراعی از جمله غلات افزایش عملکرد 

برای شناسایی و تبیین سازوکارهای مولکولی مرتبط است. 

اومیکس های انواع فناوری ،با تنش شوری در گیاهان

(Omics )نظیر ژنومیکس (Genomics) ،پروتئومیکس 

(Proteomics)، متابولومیکس (Metabolomics)  و ترانس

طور گسترده مورد به( Transcriptomics)کریپتومیکس 

(. عصر Cramer et al., 2011) انداستفاده قرار گرفته

-NGS; Next) یابی نسل جدیدتوالیجدید ژنومیک شامل 

Generation Sequencingسازی (، بیوانفورماتیک و مدل

های ژنی، آوری بانکهای ژنوم کامل و جمعژنتیکی، پروژه

های سیستمو  CRISPR-Cas9ویرایش ژنوم مبتنی بر 

های های غیراختصاصی است که به دامنهنوکلئازی با دامنه

 شوند و این وِیژگی،متصل می DNAخاص  هایاتصال توالی

گیاهان زراعی جدید را ها به یند شناسایی و انتقال ژنآفر

استفاده از ا (. بGaj et al., 2013) کنندتسهیل می

 ر محصولات مختلفی مانندهای نوین ویرایش ژنوم دفناوری

های جدیدی را برای بهبود صفات برنج و گندم، فرصت

(. با Jaganathan et al., 2018مطلوب فراهم کرده است )

نام از پروتئینی به( CRISPR) وری کریسپرناحال، فاین

Cas9 کمک هبرد که ببهره میRNA( های راهنماgRNA )

شناسایی و اصلاح قادر است چندین محل هدف در ژنوم را 

شده از طریق ویرایش ژنوم نسبت به محصولات اصلاحکند. 

نحوی که با به ،تری دارندگیاهان تراریخته مزایای بیش

وارد نیازی به صفات خاص معمولاً برای  DNA ویرایش

مند دست تغییرات هدف و نیست خارجی DNAکردن 

 (.Malzahn et al., 2017) تر خواهد بودنییافت

 مربوط به د که مطالعاتندههای اخیر نشان میفتپیشر

در غلات اصلی مانند  ترانسکریپتومیکسو  پروتئومیکس

اند تا گیری گسترش یافتهچشم طوربرنج، گندم و ذرت به

تنش شوری به های کاندید مؤثر در تحمل ها و پروتئینژن

کند که ترکیب جامع بیان می بررسیرا آشکار سازند. یک 

میکس، ترانسکریپتومیکس، وژنمیکس )وی ارویکردها

سازی ای در روشنپروتئومیکس و متابولومیکس( نقش عمده

 نداشوری در غلات داشتهبه مولکولی تحمل  سازوکارهای

(2022., et alKumar .) های علاوه بر این، ارزیابی

ها یا اند که برخی ژنای میان غلات نشان دادهمقایسه

شوری میان به طور مؤثر در تحمل ههای کاندید بپروتئین

تواند به های مختلف مشترک هستند که این امر میگونه

ها منجر شود. از های کلیدی مشترک بین گونهشناسایی ژن

عنوان راهنمایی توانند بههایی میاین منظر، چنین تحلیل

که آن  یبه این معن ،ندنکعمل  نژادگرانبهمند برای ارزش

غلات از هایی که در چندین گونه یا پروتئینها دسته از ژن

های اند، ممکن است هدفعنوان مؤثر شناخته شدهبه

 .شوری باشندبه تحمل  افزایشمناسبی برای 
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های با رویکردی نوآورانه و دوگانه، پیشرفت مطالعهاین 

را پوشش  غلاتویژه در بهشوری به اخیر در حوزه تحمل 

مشابه، در  مطالعاتنسبت به مطالعه دهد. نوآوری اصلی می

 گام است که دربهپارچه و گامارائه یک چارچوب تحلیلی یک

 مولکولیو   فیزیولوژیک مبانی بخشی دربه عمق اول قسمت

ها شوری با استناد به جدیدترین یافتهبه سازوکارهای تحمل 

 بر اختصاصی طوربه دومقسمت  در پسسو پرداخته شد 

 ادغام جمله از های نوینفناوریمند زیستنظام کاربرد

کمک نشانگر هیابی ژنومی، انتخاب بابزارهای اومیکس، نقشه

شناسایی های QTL ها وانتقال مؤثر ژن برایو ویرایش ژنوم 

 نژادیهای بههای برتر و تسریع برنامهشده به ژنوتیپ

با ایجاد پیوندی مستقیم و  مطالعه. این پرداخته شده است

کارهای عملی های بنیادی و راهیان یافتهساختاریافته م

بخشی به نژادی، چارچوبی نوین و کاربردی برای شتاببه

متحمل به شوری با تکیه بر شواهد  هایرقمروند توسعه 

 .آوردمولکولی معتبر فراهم می

 ;MASکمک نشانگرهای مولکولی )گزینش به

Marker Aided Selection) 

لکولی، در حقیقت روش گزینش به کمک نشانگرهای مو

( در ویژههای خاصی درگزینش گیاهان مطلوب )ژنوتیپ

پایه  نژادی است. اساس کار این روش برهای بهبرنامه

جای بهبه این ترتیب که  است، DNA یبندنوارالگوهای 

 طریق فنوتیپ، از بهترین افراد )گیاهان( صرفاً ازانتخاب 

در شود. میاده استفافراد اطلاعات مولکولی )ژنوتیپی( 

عنوان یک ابزار در به DNA نوارهای حقیقت در این روش،

دقت  وری وو باعث کارآمدی، بهروه هستندنژادگر خدمت به

. باید توجه داشت که همیشه شوندمینژادی های بهروش

 ،ای باشدهای ویژهتواند دارای سودمندینمی MAS روش

ها و منافع در مقایسه بلکه با ملاحظه و تجزیه و تحلیل هزینه

گیری مناسب در نژادی کلاسیک باید تصمیمهای بهبا روش

 ,Nematzadeh & Kianiکارگیری آن صورت گیرد )به

نژادی کلاسیک برای گزینش بهترین های به(. روش2011

بستگی به شرایط محیطی و سن گیاه دارد تا امکان  انگیاه

 گیاهان ان،نژادگرد. اساساً بهشوصفات مختلف مسیر  تظاهر

 ،را که دارای صفات متفاوت اما برجسته هستند مختلف

ها و ایجاد گیری( بین آنو با انجام تلاقی )دورگ انتخاب

تنوع، بهترین ترکیبات ژنی با حداکثر بازدهی صفات مورد 

. ارزیابی و ردیابی کنندمیانتخاب را از بین نتاج حاصل  نظر

های در نسلدی کلاسیک نژابه هایصفات مختلف در روش

 گیردچندین نسل متوالی صورت می و طیدر حال تفکیک 

معرفی یک رقم جدید ممکن است  و همین سبب اصلاحبه و

مند هنژادگران علاق. بنابراین بهطول بکشدسال  تا ده هشت

تنها جدیدی شوند که نه هایفناوریبه  هستند که مجهز

برنامه مدت زمان  بلکه دهند،افزایش  نژادی رابهدقت 

نشانگرهای  فناوریامروزه  .دننژادی گیاهی را کاهش دهبه

نژادگرها بتوانند مولکولی چنین امکاناتی را فراهم آورده تا به

خود دست یابند  نژادیبهداف هتری به اکوتاه مدت زمان در

(Nematzadeh & Kiani, 2011انتخاب به .) کمک

انگرهای که در آن از نش نشانگرهای مولکولی، فرآیندی است

های زراعی مورد نظر که توسط ژن اتمولکولی مرتبط با صفت

شوند، برای انتخاب استفاده کنترل می QTLمنفرد یا 

جای انتخاب مستقیم صفت، ای که بهگونهشود، بهمی

بر مبنای نشانگرهای ژنتیکی مرتبط با آن صفت انتخاب 

 (.Mwando et al., 2020عمل شود )

تحمل گیاهان برنج به  افزایشژادی گیاهی برای نبه

ابزارهای . کاربرد روزرسانی شده استبهاخیراً تنش شوری 

ویرایش  فناوری، مهندسی ژنتیک و MAS نظیرای پیشرفته

به شوری به  متحملهای  QTL/ هاژنوم در انتقال ژن

و به تسریع  کردههای برتر برنج نقش مؤثری ایفا ژنوتیپ

به شوری کمک  متحملبرنج  هایه رقمتوسعفرآیند 

 MAS کاربرد روش .(Haque et al., 2021ند )نکمی

تواند چرخه اصلاح گیاه را کوتاه کند، زیرا امکان انتخاب می

های هدف را در مراحل اولیه رشد فراهم گیاهان دارای ژن

جویی در نیروی کار، زمان و علاوه بر صرفه و کندمی

کش و آبیاری، موجب یر کود، آفتهای کشاورزی نظنهاده

تر تحت تأثیر عوامل محیطی قرار شود که انتخاب کممی

 نشانگر کمکهتلاقی برگشتی ب روشدیگر، گیرد. از سوی 

(MABC; Marker-assisted Backcross)  برای انتقال

های برتر های مرتبط با تحمل به شوری به ژنوتیپژن

این امکان  MABC شرو .کندتر عمل میتر و دقیقسریع

 بتواند نژادیبه چرخهدهد که در هر مینژادگر به بهرا 

 ژنوم والد وهای هدف وارد شده را انتخاب گیاهان دارای ژن

را تسریع  (RPG; Recurrent Parent Genome) تکراری

 دهای نامطلوب را کاهش دهانتقال ژندر مقابل و  کند

(2014., et alMani از نشانگرهای .) ر( یزماهوارهSSR )

باروری  نظیرهای مرتبط با صفاتی QTLمنظور شناسایی به

 K+ و ²Ca ،⁺Na⁺ هاییونو تجمع  Na⁺ گرده، غلظتدانه 

(2001., et alKoyama ) همچنین ، وQTL صفات های

 F₂ هایدر جمعیت مرتبط با تحمل به شوری فیزیولوژیک
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لاوه ع .( et alKoyama ,.2001)شده است استفاده برنج 

 صفاتتحمل به شوری برای  مرتبط با هایQTL بر این،

و  SSRزنی برنج نیز با استفاده از نشانگرهای مرحله جوانه

AFLP  2:4در یک جمعیتF اند برنج گزارش شده

(Mardani et al., 2014.) هاژن/QTL  مرتبط با های

تحمل  نیز برای افزایش (⁺Na( و سدیم )⁺Kجذب پتاسیم )

، AFLP نظیربرنج با استفاده از نشانگرهایی  به شوری در

RFLP و SSR تعیین شده( 2015اند., et alKumar .) 

با  تحمل به شوری های مرتبط باQTLهای ژنومی و جایگاه

 برای Saltolمجاور ناحیه  SSRاستفاده از نشانگرهای 

وشیمیایی برنج نظیر میزان سدیم و یفیزیولوژیک و ب صفات

های آنتی اکسیدانت کلروفیل، پرولین و آنزیمپتاسیم، میزان 

نظیر کاتالاز، پراکسیداز و مالون دهالدهید نیز گزارش 

 ها/سازی ژنهرمی (.Kordrostami et al., 2017اند )شده

QTLیمندنشانگرهای مولکولی، ابزار قدرت کمکهها ب 

به  تحملمؤثر در  QTL برای وارد کردن چندین ژن یا

 Muthu etآید )شمار میغیرزیستی به های زیستی وتنش

al., 2020( خالید و همکاران .)Khalid et al., 2023 در )

مبتنی بر  SSR ای گزارش دادند که نشانگرهایمطالعه

طور خاص نواحی اند که بههای کاندید توسعه یافتهژن

عملکردی ژنوم گندم را که در تحمل به شوری نقش دارند، 

های کروموزومی واقع روی ایگاهج .دهندهدف قرار می

با عملکرد و صفات گندم  7Aو  4A ،5A ،5Bهای کروموزوم

ند و برای ردا پیوستگیمرتبط با عملکرد تحت شرایط شوری 

یی آاند تا کارتوسعه یافته KASP این نواحی نشانگرهای

  .( et alHu ,.2021انتخاب را بهبود بخشند )

نشانگرهای مولکولی کارگیری روش تلاقی برگشتی با به

های ژنی تحمل به برای شناسایی جایگاه QTL یابیو نقشه

عنوان به .کار گرفته شده استهای مرتبط بهشوری از گونه

در برنج با  Saltol QTL مثال، نواحی سینتنیک شامل

شناسایی  ذرت در SSR موفقیت با استفاده از نشانگرهای

روی ه شوری های کلیدی مرتبط با تحمل بQTLو  شده

در  .( ,2021Ndungeاند )تعیین شدهکروموزوم یک ذرت 

کمک نشانگر ذرت، از انتخاب به نژادیبههای برنامه

(MAS)  برای ارزیابی تحمل به شوری هم در مرحله

 شده است.ای و هم در مرحله زایشی بهره گرفته گیاهچه

اصلی های QTL ها یاژن نشانگرهای مولکولی معتبر که با

رتبط هستند، ابزارهایی کلیدی برای انتخاب زودهنگام و م

 ,Ndungeآیند )شمار میهای برگشتی بهنیز طراحی تلاقی

 کردند( گزارش  et alLuo ,.2019(. لوو و همکاران )2021

 SOS مسیرهای کاندید مبتنی بر ژن SNPکه نشانگرهای 

 های کلیدیهای ژن)درگیر در هموستازی یون( و هاپلوتیپ

 برای SAG6و  SAG4 مرتبط با تحمل به شوری مانند

ماری و همکاران  .هستند مندارزش MASاستفاده در روش 

(2023., et al Marè )های انتقال ژن با هدف ی راپژوهش

 بخشندهیک رقم برنج از ( Saltol) شوریبه مرتبط با تحمل 

دو رقم به  (IR64-Saltolایندکا )از نوع به شوری  متحمل

 .ددادنانجام  (Oniceو  Vialone Nanoژاپونیکا ) برنج

های زراعی و فیزیولوژیک در دو شرایط محیطی ارزیابی

روش هیدروپونیک( صورت )بدون تنش و تنش شوری به

کمک به تلاقی برگشتی. در این مطالعه از روش گرفت

رو به جلو به  هایو همچنین گزینش( MABC)نشانگر 

در  KASP مک نشانگرهایکبه جمعیت تلاقی برگشتی

د. ارزیابی دقیق بازیابی ژنوم شای استفاده مراحل گیاهچه

، با MABC پس از دو نسل خودگشنی و سه نسل

یابی مبتنی حاصل از توالی SNP نشانگر 15580کارگیری به

انجام شد. نتایج نشان داد که در  (GBS) یپژنوتتعیین بر 

زیابی ژنوم والد های اینتروگرسیون نهایی، درصد بالاین

و  100به ترتیب به GBS و KASP نشانگرهایتکراری با 

، VN1) شده های برتر شناساییلاین .رسیددرصد  97/98

VN4  وO1) پذیرنده، دارای نشت  یندر مقایسه با والد

حفظ محتوای نسبی آب و نسبت تر، الکترولیت کم

های ینلامعرفی  منجر به بودند. این نتایجتر بیشتوده زیست

استفاده در های امیدبخش برای عنوان ژنوتیپمذکور به

لازم به تاکید  شد.نژادی برنج در شرایط شور های بهبرنامه

چندژنی است که  یک ناحیهبرنج  Saltolناحیه  است که

های احتمالی در های کاندید با نقشای از ژنحاوی مجموعه

ه از این گسترد استفاده با وجود. هستندشوری به تحمل 

ژن)های( کلیدی هنوز ، برنج نژادیهای بهبرنامهناحیه در 

طور کامل شناسایی نشده و به به شوریمسئول تحمل 

برای دو  فقطموضوع بحث باقی مانده است. در حال حاضر، 

رونویسی  فاکتورو  1OsHKT;5 ناقل)جزء این ناحیه 

8OsGATA،) به نقش مستقیم در تحمل طور تجربی به

این  .اثبات شده استبرنج ای مرحله گیاهچهدر شوری 

و  Saltol  ژن موضوع، پیچیدگی مکانیسم تحمل وابسته به

تر را برجسته نیاز به مطالعات ژنتیک مولکولی عمیق

 .( et alNutan,. 2020سازد )می

  برای تحمل به شوری در غلاتگزینش ژنومی 

ی در طبیعت، بسیاری از صفات کمی با اهمیت اقتصاد

های زیستی و غیرزیستی، از جمله عملکرد و تحمل به تنش
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های با اثرات کوچک کنترل QTLتوسط تعداد زیادی از 

معمولاً قادر به شناسایی و ثبت  MASشوند که روش می

(. برای Bernardo, 2016باشد )اثر نمیهای کماین آلل

بینی های پیشمبتنی بر مدل کارراهغلبه بر این محدودیت، 

 GS; Genomic) ژنتیکی تحت عنوان گزینش ژنومی

Selection) معرفی شد (Meuwissen et al., 2001 .)

منظور دیده، بهگیری از جوامع آموزشگزینش ژنومی با بهره

های فنوتیپی و بینی مبتنی بر دادههای پیشتوسعه مدل

بینی، به نوبه خود، گیرد. این مدل پیشژنوتیپی انجام می

 GEBV; Genomic) برای برآورد ارزش اصلاحی ژنومی

Estimated Breeding Value)  تمامی افراد جمعیت

ها های ژنوتیپی آناصلاحی بزرگ صرفاً با استفاده از داده

های متنوعی (. روشPoland et al., 2012) کاربرد دارد

بینی پارامتری و ناپارامتری وجود های پیشبرای توسعه مدل

بینی نااریب توان به بهترین پیشها میدارد که از جمله آن

(، رگرسیون بیزی، رگرسیون ریج، رگرسیون BLUPخطی )

های یادگیری ماشین مانند جنگل ای و همچنین روشهسته

و ماشین بردار پشتیبان ( RF; Random Forest)تصادفی 

(SVM; Support Vector Machine )اشاره کرد (de 

Los Campos et al., 2013ها بینی این مدل(. دقت پیش

ها ترین آنبه عوامل متعددی بستگی دارد که از جمله مهم

 ,.Endelman et alتوان به اندازه جمعیت آموزشی )می

معیت ژنوتیپی در جتراکم نشانگرهای ژنتیکی ، (2014

(Zhang et al., 2015)  پذیری صفات مورد مطالعه وراثتو

(Duangjit et al., 2016)  د. کراشاره 

 اصلاح تسریع برای مؤثر روشی عنوانبه ژنومی گزینش

 کارگیریبه وجود این با ،است شده مطرح زراعی گیاهان

 و بالا هزینه جمله از ،هاییچالش با همچنان آن گسترده

 ،ژنتیکی هایتراشه و یابیتوالی هایفناوری محدود ییکارا

 کارآیی ( et alLu ,.2025لو و همکاران ). است مواجه

 ژنومی گزینش چارچوب دررا  جمعیت کل یابیتوالی فناوری

 هفت ،برنج ژنوتیپ 417 با استفاده از هاآن. دکردن بررسی

 آمیلوز محتوای برای و دادند توسعه بینیپیش مدل

 دقت (7075/0-7235/0) ژل قوام و (8360/8316-0/0)

 از استفاده با همچنین،. را مشاهده کردند بالایی بینیپیش

 جمعیت اندازه و نشانگرها تعداد تأثیر GBLUP هایمدل

 افزایش که کردند آشکارو  ارزیابی هابینیپیش دقت بررا 

 گیرچشم بهبود ابتدا در جمعیت اندازه و نشانگرها تعداد

 یک به رسیدن از بعد اما دارد، همراهبه را بینیپیش تدق

 از نهایی، مرحله در. رسدمی اشباع مرحله به دقت آستانه،

از  ایمجموعه ژنوم، سطح در ارتباطی مطالعات طریق

SNPدر و انتخاب مختلف دارمعنی سطح پنج دررا  ها 

 از استفاده که دندو مشاهده کر وارد بینیپیش هایمدل

 طوربه دارند، تریقوی ارتباط هدف صفات با که گرهایینشان

 مطالعات .دندهمی افزایش را بینیپیش دقت داریمعنی

نشان (  et alSukumaran ,.2018) سوکوماران و همکاران

های ژنوتیپ و محیط در مدل برهمکنشکه ادغام  داده است

گزینش ژنومی، یک راهبرد امیدبخش برای افزایش کارایی 

گندم دوروم است. این رویکرد  نژادیبههای اب در برنامهانتخ

های متنوع را بهبود پذیری عملکرد در محیطبینیپیش

بخشیده و زمینه را برای دستیابی به نرخ بالاتر پیشرفت 

مطابق با گزارش سینگ و همکاران  .کندژنتیکی فراهم می

(2023., et alSingh مدل ،)بینی های گوناگون پیش

 ;gBLUP) ژنومیبینی خطی نااریب پیش ی، از جملهژنوم

redictionPnbiased Uinear Lest BGenomic  ) و

در برآورد تحمل  یکسانیبینی دقت پیشرویکردهای بیزی، 

توده در ذرت دارند. به شوری برای صفات مرتبط با زیست

ژنومی در  گزینشبرای کاربرد  های مهمیبینش این نتایج،

سازد. نژادی ذرت متحمل به شوری فراهم میهای بهبرنامه

 هایرقمسرعت توسعه  تواندکارگیری این رویکرد میبه

وری بهره رواز اینو  دهدرا افزایش  های شورسازگار با خاک

  .در مناطق شور را بهبود بخشد تولید ذرت

 شوریبه ژنوم برای تحمل  ی در سطحیابی ارتباطنقشه

ناچار به بهحرک بودن، با توجه به غیرمتگیاهان 

لایه و پیچیده برای مقابله با سازوکارهای سازگاری چند

اند. در این راستا، یافتهتکامل های محیطی محلی تنش

سال گذشته به  15ارتباطی طی حدود  یابیات نقشهمطالع

های مرتبط با صفات رویکردی رایج و مؤثر برای شناسایی ژن

یطی تبدیل شده است های محتنشبه سازگاری و تحمل 

(Katori et al., 2010). اتهای اخیر در مطالعبا پیشرفت 

 GWAS; Genome-Wideژنوم )در سطح  یارتباط

Association Study از الگوی عدم تعادل پیوستگی ،)

(LD; Linkage Disequilibrium)  برای شناسایی ارتباط

های ت فنوتیپی در میان ژنوتیپتنوع ژنتیکی و صفا بین

شود. در حال برداری میهای طبیعی بهرهمتعدد از جمعیت

های شناسایی ژنوتیپ در سطح ژنوم، حاضر، توسعه فناوری

ژنوتیپ صدها نمونه گیاهی را در هزاران جایگاه تعیین امکان 

ژنی با استفاده از نشانگرهای مولکولی با توان عملیاتی بالا 

منجر به بهبود دقت، سرعت و  این روش .استفراهم کرده 
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 Caoنژادی گیاهی مدرن شده است )های بهکارایی برنامه

et al., 2020.) روش GWAS های هدف برای شناسایی ژن

های ژنتیکی ها و جایگاهقادر است با دقت بالا، چندشکلی

های ختلف تنشمسئول تغییرات فنوتیپی را تحت شرایط م

 Afzal etو زیستی ) (Naveed et al., 2018غیرزیستی )

al., 2022)  شناسایی کند. علاوه بر استفاده ازSNP های با

مورد استفاده قرار  GWAS تراکم بالا که معمولاً در روش

های طبیعی بر گیرند، این روش مزیت گزینش جمعیتمی

که به شناسایی  ،ژنوتیپتعیین اساس تغییرات فنوتیپی برای 

های مورد نظر کمک های مرتبط با ویژگیتر ژندقیق

 ،ژنومدر سطح  یارتباط اترا نیز دارد. مطالع ،کندمی

های ژنتیکی مند برای شناسایی جایگاهعنوان روشی قدرتبه

های کاندید مرتبط با تحمل شوری در محصولات زراعی و ژن

های لیلشود. ترکیب این روش با تحنیز شناخته می

های مولکولی اساسی ترانسکریپتوم، سازوکارفیزیولوژیک و 

 کارهایراهسازد و از تر روشن میشوری را بیشبه تحمل 

کند کمک نشانگر و اصلاح ژنتیکی پشتیبانی میاصلاح به

(Xu et al., 2023 .) 

عنوان به OsWRKY53 مطالعات ارتباط ژنومی، ژندر 

 است شوری شناسایی شده به کلیدی در تحمل کنندهتنظیم

(Pruthi, 2024)اند که ای نشان داده. مطالعات مزرعه

تنش  تواند تحمل بهمی OsWRKY53 افزایش بیان ژن

 دهیسازی مسیرهای سیگنالطریق فعال از را برنج در شوری

مرتبط )مانند سنتز پرولین و تنظیم یونی( بهبود بخشد 

(Song et al., 2021) برهمکنش  لش اصلی،حال، چابا این

است که باعث ناپایداری عملکرد  (G×Eمحیط ) × ژنوتیپ

این صفت در شرایط مختلف شوری خاک، اقلیم و مدیریت 

شود. برای استفاده عملی، نیاز به راهبردهایی زراعی می

برای تنظیم دقیق  (CRISPR/Cas9) ویرایش ژنومی مانند

مؤثر بر  ی ژنیهاجایگاهاین ژن با سایر  نژادیبه یا بیان

 کاهش یابد G×E شوری است تا اثرات نامطلوببه تحمل 

( 2023., et al Yu). های دیگر نیز علاوه بر این، پژوهش

های و ژن (QTLsکننده صفات کمی )نواحی ژنی کنترل

، OsHAK13 ،OsCY21-4 از جملهمتعددی  یاکاندید

OsHAK20 و STRK1 اند که همگی نشانرا کشف کرده 

شوری در مراحل خاصی از به کنترل ژنتیکی تحمل دهنده 

اً بر اساس اخیر (.Jahan et al., 2024رشد گیاه هستند )

  SNPنشانگر 54، (GWAS) مطالعات ارتباطی گستره ژنوم

ند که با صفات هموستازی یونی در اهشدشناسایی دار معنی

یابی های توالیو داده GWAS ارتباط بودند. با تلفیق نتایج

RNAهای کاندید مهمی نظیر، ژن AQP ،SYT3، PGK2 ،

BASS3 و SINAT2  دندششناسایی (Xu et al., 2023.) 

 انتقالکننده رمز ایهای کاندیددر گیاه برنج ژن

 Cation-Chloride) یداکاتیون کلرهمزمان های دهنده

Cotransporters) (Os01g0304100 ،)عوامل رونویسی 

WRKY (WRKY12فعال ،)آمیلاز  -های بیان آلفاکننده

H+- پروتونیهای (، پمپGAMybوابسته به جیبرلین )

ATPase  غشای( پلاسماییOs01g0966000 پروتئین ،)

 هایدهندهو انتقال BP1 (Os01g0963000) پراکسیداز
+K ( با ظرفیت بالاHAK )0730300 مانندg02Os 

(. سایر  et alNayyeripasand ,.2021اند )شناسایی شده

، پروتئین ABI/VP1 رونویسی عواملشامل  ،های نویننژ

(، Loxکس )، لا(RBRمرتبط با رتینوبلاستوما )

 هستند H/+Na+ پورترهای( و آنتیbox-Fهای )پروتئین

(2021., et alNayyeripasand  مطالعات ژنتیکی در .)

کننده صفات ی کنترلوماند که نواحی ژنگیاه جو نشان داده

 با H7و  H2 ،H5 هایوی کروموزومر (QTLsکمیّ )

زنی در ارتباط واکنش به تنش شوری در مرحله جوانه

کروموزوم  رویهای واقع QTLهستند. افزون بر این، برخی 

H5 با پاسخ( های وابسته به اسید آبسیزیکABA)  که نقش

 هستندکنند، مرتبط شوری ایفا میبه مهمی در تحمل 

(Mwando et al., 2020.) 

 های ژنتیکی نوین در تحمل به شورید فناوریکاربر

ویژه ابزارهای پیشرفته های نوین ژنتیکی بهفناوری

ای در توسعه کنندهویرایش ژنوم، نقش کلیدی و تعیین

کنند. این گیاهی مقاوم به تنش شوری ایفا می هایرقم

ها و مند و کارآمد ژنها امکان اصلاح دقیق، هدففناوری

شوری را فراهم به ی مرتبط با تحمل مسیرهای مولکول

های بیگانه وجود آورند، بدون آنکه نیازی به انتقال ژنمی

عنوان روشی امن، داشته باشد. بدین ترتیب، ویرایش ژنوم به

های مقاومتی گیاهان سریع و اقتصادی در بهبود ویژگی

های ویرایش تحت شرایط تنش شوری مطرح است. سیستم

 CRISPR/Cpf1 و CRISPR/Cas9 نظیرژنومی پیشرفته 

طور گسترده در اصلاح ژنتیکی گیاهان زراعی مهمی مانند به

اند و با ویرایش مستقیم کار رفتهبرنج، گندم و ذرت به

های کلیدی، فرآیند بهبود عملکرد گیاهان در شرایط ژن

اند. همچنین، استفاده از تنش شوری را تسریع کرده

امکان ایجاد تغییرات ( Base Editors) یباز گرهاییرایشو

های ژنی را بدون نیاز به ایجاد ای دقیق در توالینقطه

رو و از این دنکنفراهم می DNA ایرشته دو هایشکستگی
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موجب کاهش خطا و افزایش بازدهی فرآیند ویرایش 

از  دست آمدهبههای ها با دادهد. ادغام این فناورینشویم

و پروتئومیکس ، GWAS، QTLمطالعات ژنومی مانند 

برای شناسایی و را های نوینی ، فرصتترانسکریپتومیکس

های مقاوم به شوری فراهم آورده است. برداری از آللبهره

برنج  هایرقمتوانند نقش مؤثری در تولید این رویکردها می

 ,.Li et al) با مقاومت پایدار و عملکرد بهینه ایفا کنند

یابی نسل توالیو متابولومیکس  ،ترانسکریپتومیکس .(2022

(، با سرعت و Next Generation Sequencingبعدی )

های تنظیمی ها و شبکهدقت بالا قادر به شناسایی ژن

این  کلیدی مرتبط با پاسخ گیاه به تنش شوری هستند.

ها سازوکارهای پیچیده انتقال یون، تنظیم اسمزی و فناوری

ر گیاهان روشن ساخته های اکسیژن فعال را دکنترل گونه

زیستی مقاومت در برابر  سازوکارهایتر و به فهم عمیق

(. ژنومیکس Singh et al., 2024کنند )شوری کمک می

به منجر های مدل نظیر آرابیدوپسیس ای در گونهمقایسه

شده مرتبط با پاسخ به  ها و مسیرهای حفاظتکشف ژن

 SOS (Salt از جمله مسیر، تنش شوری شده است

Overly Sensitive ) به که نقش کلیدی در تنظیم تحمل

که در  NHX1 ی ماننددیگر های مهمنمک دارد، و ژن

در سلول  (⁺Naو تنظیم یون سدیم ) یداخل سلول یمتقس

به درک کمک شایانی ها کنند. این یافتهنقش اساسی ایفا می

مولکولی مقاومت به شوری و توسعه  سازوکارهایبهتر 

 .(Nongpiur et al., 2016اند )کرده نژادیهبکارهای راه

معنای اصلاح همزمان چندین ژن ویرایش چندگانه، به

مند مرتبط با تنش در یک رویداد واحد است که فرآیند هدف

پیچیده مانند تحمل به شوری را تسریع اصلاح صفات 

طور که در مطالعات اخیر روی برنج مشاهده همان ،بخشدمی

  .(Wang et al., 2022aشده است )

 ،سمطالعات ژنومیکس عملکردی و ترنسکریپتومیک

های درگیر در پاسخ به ژن ابزارهای کلیدی در شناسایی

 پورترهاینتیآهای کدُکننده از جمله ژن ،تنش شوری

Na⁺/H⁺ مانند NHX1 و SOS1 ها با این پروتئین .هستند

 ایهای شیرههای سدیم اضافی به داخل دانهانتقال یون

(، نقش حیاتی در حفظ هموستاز یونی ایفا ها)واکوئل

ها در گیاهان مدل نتایج حد این ژن از کنند. بیان بیشمی

 بیانگرروشنی از افزایش تحمل به شوری ارائه داده است که 

ها در مهندسی ژنتیکی گیاهان مقاوم به پتانسیل بالای آن

م در تحلیل ترنسکریپتو (.Atta et al., 2023) شوری است

مقاوم به  هایرقمکه  ه استذرت نشان داد یهاتهیافجهش

های دخیل در داری در بیان ژنیشوری، افزایش معن

های سیستم مسیرهای متابولیسم گلوتاتیون، فعالیت آنزیم

سلولی از  یو حفظ هموستاز (REDOX) کاهش-اکسایش

های حساس به دهند. در مقابل، ژنوتیپخود نشان می

های به تجمع بالاتر یون سدیم و شاخص شوری تمایل

ها شواهد اکسیداتیو داشتند. این داده تنشبیوشیمیایی 

های یان ژن و مکانیسمقوی از ارتباط علّی بین الگوهای ب

دهند و کننده تحمل به شوری ارائه میتعیین فیزیولوژیک

نقش کلیدی این مسیرهای مولکولی در پاسخ گیاه به  بیانگر

 (. et alWang ,.2019) تندهس شوریتنش 

 کاربرد ترانسکریپتوم در تنش شوری

گیر در حوزه علوم های چشمهای اخیر، پیشرفتدر سال

طور قابل توجهی ارتقا مولکولی گیاهی، دانش جمعی ما را به

عنوان روشی داده است. در این میان، ترانسکریپتومیکس به

 متفاوتی هامند و کارآمد برای بررسی و درک پاسخقدرت

ای قرار ، مورد توجه ویژهمعینیک سری زمانی  طیها ژن

 یک فناوریعنوان گرفته است. ترانسکریپتومیکس، به

 RNA هایپیشرفته، امکان مطالعه مجموعه کامل رونوشت

سلول یک های کدکننده و غیرکدکننده( در )شامل رونوشت

ا آورد. این روش، برا فراهم می ویژهو تحت شرایط مشخص 

های ژنتیکی، نقش مهمی در ارائه تصویری جامع از فعالیت

 Supplitt et) داردمولکولی گیاهان  سازوکارهایشناخت 

al. 2021) .مختلف،  یتحلیل بیان بافت تحت شرایط رشد

را  ویژهگو به آن مرحله یا شرایط های پاسخشبکه تنظیم ژن

 سی و تفسیرنویسازد. این روش به حاشیهآشکار می

دلیل کمبود تر بهکند که پیشهایی کمک میژن کارکردی

تنها اطلاعات، فاقد تفسیر کارکردی بودند. این فرآیند نه

بخشد، بلکه درک ما را از سازوکارهای مولکولی بهبود می

های ناشناخته را نیز فراهم امکان شناسایی و تفسیر ژن

 (.Lowe et al., 2017) آوردمی

( یک فناوری پیشرفته RNA-seq) RNA یابیتوالی

یابی با توان عملیاتی بالا است که امکان تعیین توالی یتوال

موجود در نمونه را فراهم  RNA هایکامل تمامی رونوشت

دلیل دقت بالا و گستره پوشش وسیع، کند. این روش بهمی

 دهای مبتنی بر میکروآرایه را دارقابلیت جایگزینی تحلیل

(Mutz et al., 2013) .های تجزیه و تحلیل رونوشت

گیاهان مختلف تحت تنش شوری اطلاعات مختلف 

ندی در مورد سازوکارهای مولکولی مرتبط با تحمل ارزشم

آورد. این مطالعات در گیاهان مختلفی راهم میفبه شوری 

آژیلوپس   (،Formentin et al., 2018) از جمله برنج
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(gilops tauschiiAe ) (2022., et alDorostkar )،  ارزن

زراعی و (، و جو Satyavathi et al., 2022) یمروارید

 انجام شده است. (Gharaghanipor et al., 2022وحشی )

گران در زمینه بیان ژن و هموستازی یونی برخی پژوهش

اند که تنش شوری موجب تغییرات گزارش کردهمطالعه و 

و خانواده  SOS1مرتبط با انتقال یون، نظیر  هایبیان ژن

HKTs ها نقش مهمی در این تغییرات در بیان ژن د.شومی

زا ایفا و سازگاری با شرایط تنش  K/+Na+حفظ تعادل یونی 

(. در  2023Masmoudi,  &Abdul Azizکنند )می

 (⁺Naتر یون سدیم )، تجمع کم PL6گندم، لاین موتانت 

نسبت به نوع وحشی را  (⁺Kپتاسیم ) و سطوح بالاتر یون

یونی در این  ینشان داد. این ویژگی بیانگر بهبود هموستاز

موتانت و احتمالاً افزایش تحمل آن به تنش شوری است 

(2024 .,et alHong .) نشان  های ترانسکریپتومتحلیل

های فعال زدایی گونههای مرتبط با سماند که بیان ژنداده

مرتبط با گلوتاتیون  مسیرهای متابولیکو  (ROSاکسیژن )

یابد. این افزایش میشوری  شرایطتحت داری طور معنیبه

ها، ظرفیت گیاه را برای مقابله با تنظیم افزایشی در بیان ژن

تنش اکسیداتیو تقویت و در افزایش تحمل به تنش شوری 

 .(Hong et al., 2024کند )نقش مؤثری ایفا می

 تنش شوریکاربرد پروتئوم در 

در  در زمینه پروتئومیکس گیرچشمهای پیشرفت

های با کارایی بالا را آوری داده، امکان جمعهای اخیرسال

مند، عنوان ابزاری قدرتده است. این فناوری بهکرفراهم 

های مولکولی در گیاهان را امکان شناسایی و تحلیل شبکه

 هایرقم ولیدتبرای مقابله با کاهش عملکرد و . کندفراهم می

های مولکولی درک پاسخ ،گیاهان زراعیدر مقاوم به شوری 

طور بهبه تنش شوری ضروری است. در این راستا، ها آن

 پروتئومیکس کمیّ بدون برچسب از فناوریای گسترده

(Label-Free Quantitative Proteomics)  در مطالعات

 ,.Zhang et al) شده استاستفاده مرتبط با تنش شوری 

سازی نسبی و روش کمی استفاده از با ایمطالعه در. (2012

 گذار ایزوبارهای هدفمبتنی بر برچسب یهامطلق پروتئین

(iTRAQ; Isobaric-Tags for Relative & Absolute 

Quantitation)، هایهای مرتبط با واکنشپروتئین 

و پاسخ به  هافتوسنتز، متابولیسم کربوهیدرات ردوکس،

های متفاوت به شوری در دو رقم برنج با پاسخ شوری

 & Kausar) )حساس و متحمل( شناسایی شدند

Komatsu, 2022 .) پروتئین  1747ذرت،  دردر پژوهشی

گو به پروتئین پاسخ 209ها، شناسایی شد که از میان آن

با فرآیندهایی مانند تنش مرتبط تنش شوری بودند و عمدتاً 

 ن، تنفس سلولی و ترجمه بودنداکسیداتیو، دهیدراتاسیو

(Soares et al., 2018 .) در شرایط تنش شوری، تغییرات

ها در سطوح مختلف پیش از رونویسی، پس از بیان پروتئین

های دهد. شناسایی پروتئینرونویسی و ترجمه رخ می

 تحملتواند به افزایش های مناسب، میو ژن تنشمرتبط با 

 ,.Barkla et al) کند ها کمکگیاهان در برابر تنش

های ضروری، قادر گیاهان با افزایش برخی متابولیت (.2009

 ,.Turan et al) تنش شوری هستندبه مقابله با آثار منفی 

ها و تنظیم این فرآیند از طریق تغییر بیان ژن (.2012

 ی یا آنزیمی در مسیرهای متابولیکهای ساختارپروتئین

 .(Joseph & Jini, 2010) شودمختلف انجام می

عنوان ابزاری کارآمد، تغییرات بیان ژن پروتئومیکس به

های محیطی را بررسی دهنده به تنشهای واکنشو پروتئین

این روش، تغییرات  (.Sobhanian et al., 2011) کندمی

ها تحت شرایط تنش شوری را ارزیابی دینامیک پروتئین

یرفعال در های فعال یا غکرده و به شناسایی پروتئین

اکسیدانی، تنظیم اسمزی فرآیندهایی مانند متابولیسم، آنتی

 (.Guo et al., 2012) کندو حفاظت ساختاری کمک می

گیاهان قبل و بعد از تنش، اطلاعات  ایپروتئومیکس مقایسه

دفاعی گیاهان در برابر  سازوکارهایمندی در مورد ارزش

 .(Kamal et al., 2010) آوردهای محیطی فراهم میتنش

های رویکردهای پروتئومیکس قادر به شناسایی پروتئین

جدیدی هستند که در واکنش به تنش شوری نقش دارند و 

توانند عملکردهای مهمی در تعدیل هورمونی، هموستاز می

 & Kausar) داشته باشنداکسیدانی یونی و دفاع آنتی

Komatsu, 2022.) طور مستقیم در ها بهاین پروتئین

های گیاهان به تنش شوری دخالت دارند و نظیم پاسخت

شوند. استفاده از موجب بهبود مقاومت به شوری می

پروتئومیکس و  ،ژنومیکسپارچه شامل یک کارهایراه

بهایی در مورد سازوکارهای متابولومیکس، اطلاعات گران

جدید و  هایژنوتیپآورد و به توسعه مولکولی فراهم می

  (. Jha et al., 2024) کندکمک میبه شوری  متحمل

ها و پروتئین های پروتئومیکس تغییرات بیانتحلیل

سازند ناشی از تنش شوری را آشکار می اختلالات متابولیک

های حیاتی دخیل در پاسخ به این تنش را و پروتئین

این  (.Witzel & Mock, 2016) کنندشناسایی می

ازوکارهای مولکولی ها موجب ارتقای فهم ما از ستحلیل

شوند و امکان شناسایی گیاهان در مواجهه با شوری می

اهداف مولکولی بالقوه برای بهبود تحمل به شوری در 
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ها آورند. برخی پژوهشگیاهان زراعی حساس را فراهم می

های های متعددی از جمله آنزیماند که پروتئیننشان داده

اکسیدانی در نتیهای دفاعی آمرتبط با فتوسنتز و سیستم

 هاژن ، دستخوش تغییر در سطح بیانپاسخ به تنش شوری

  .(Mwando et al., 2020) ندشومی

 شوریبه ویرایش ژنوم و تحمل 

عنوان روشی دقیق و کارآمد مند ژنوم بهویرایش هدف

در مهندسی ژنتیک، تحولی اساسی در علم ژنومیک گیاهی 

ویژه صفات، به ایجاد کرده و بستر مناسبی برای بهبود

های زیستی و غیرزیستی تنش برابر در گیاهان تحمل افزایش

مگا نوکلئازها،  .(Huang et al., 2020) رده استکفراهم 

 ;TALEN) کننده رونویسی نوکلئازهای شبه فعال

Transcription Activator-like Effector Nuclease ،)

 (ZFN; Zinc Finger Nuclease) روی انگشتی نوکلئازهای

شده  های تناوب کوتاه پالیندرومی مرتبو سیستم

(CRISPR/Cas) مند برای عنوان ابزارهای قدرتهمگی به

 فناوری (.Pythoud, 2004) اندشده استفادهها تغییر ژنوم

CRISPR–Cas9  ای برای اصلاح ژنتیکی طور گستردهبه

ز این فرآیند عمدتاً ا .گیاهان مورد استفاده قرار گرفته است

گیری از دو مسیر مند و بهرههای هدفطریق القای جهش

 ;HDRشامل ترمیم وابسته به همولوژی )  DNA ترمیم

Homology-Dependent Repair)  و اتصال غیرهمولوگ

-NHEJ; Non-Homologous Endای )انتهای دو رشته

Joining) انجام می( پذیردKamburova et al., 2017 .)

 CRISPR-Cas9 اند که فناوریدادهمطالعات پیشین نشان 

گیری ژن برخوردار است، چرا که از دقت بالایی در هدف

ها مکمل بودن توالی های هدف بر پایهشناسایی جایگاه

شود. علاوه بر این، کریک انجام می-مطابق با مدل واتسون

نواحی خارج از هدف  هستند های پیشرفته توالی قادرتحلیل

(Off-Target Sites)  را شناسایی و پایش کنند که این

یی این سامانه آویژگی نقش مهمی در افزایش ایمنی و کار

 .(Yin et al., 2017کند )ایفا می

 و CRISPR/Cas9 اگرچه ویرایش ژنی مبتنی بر

CRISPR/Cpf1  تواند روش مناسبی برای جایگزینی می

الگو و درج یا جایگزینی  DNA ها باشد، اما انتقالژن

تری همراه و کارایی پایین فراوانیمند ژن معمولاً با هدف

 مبتنی بر ویرایش باز روشاست. در این راستا، 

CRISPR/Cas9 ترین روش عنوان جدیدترین و پیشرفتهبه

جایگزین معرفی شده است. این روش امکان تبدیل مستقیم، 

ناپذیر یک باز به باز دیگر را فراهم مند و برگشتهدف

ای ون اینکه نیاز به ایجاد شکست دو رشتهآورد، بدمی

(DSB )دهنده  یا استفاده از الگویDNA (Donor 

Template DNA )باشد (Pang et al., 2017.) های روش

ج، گندم و ای مانند برنویرایش باز در گیاهان زراعی دانه

ها در این گیاهان و اثربخشی آن سازی شدهذرت بهینه

(. Marcos et al., 2018است )طور مؤثری اثبات شده به

 ، برای ویرایش ژنnCas9-PBEساختار ویرایش بازی 

OsCDC48  با فرآیندهای مرگ سلولیکه (Cell Death )

کار به است،ارتباط  برنج درگیاه در ( Senescence) و پیری

 (.Zong et al., 2017)است رفته 

بازی گران گزارش دادهبرخی پژوهش که ویرایش  ند  ا

در  (Tبه تیمین ) (Cاختصاااصاای از باز ساایتوزین ) جایگاه

طور مؤثری به nCas9-PBE برنج با اسااتفاده از ساایسااتم

این کاربردهای . (Huang et al., 2016اساات ) پذیرامکان

برنج  هااایرقمو بهبود  CRISPR-Cas9فناااوری موفق 

ستی، بتنشمقاوم به  ستی و غیرزی شنیههای زی  بیانگر رو

سیل ویرایش ژ  عنوانبه CRISPR-Cas9 نوم مبتنی برپتان
شی دقیق، مؤثر  صفات مختلف  بهبودبرای و نویدبخش رو

ا این وجود، نیاز ب .(Zeng et al., 2020گیاهی اسااات )

سعه  شوری  متحملبرنج  هایرقممبرمی به تمرکز بر تو به 

مل از طریق ویرایش ژن با تح  به این تنشهای مرتبط 

سایی (SNPsئوتیدی )نوکلهای تکوجود دارد. جهش  شنا

که از نظر کارکردی مرتبط هساااتند،   GWASشاااده در

عنوان هدف ویرایش ژنومی مورد اسااتفاده قرار توانند بهمی

ند ) با بهره (.Shan et al., 2013گیر گیری از همچنین، 

غیرفنوتیپی از  برای شاااناساااایی تنوع GWAS هایداده

سیون متیلا هایQTL(، eQTLبیان ژن ) هایQTLجمله 

(meQTL ،)QTL تابولیتی )های های للآو  (mQTLم

توان ویرایش ژنوم را برای تلفیق و ترکیب جدید و مفید، می

بهللآاین  فتهای نوظهور   ,Tak & Farnham) کار گر

یافته (. تحت تنش شااوری، گیاهان وحشاای و جهش2015

فیزیولوژیک قابل توجهی از جمله کاهش مورفوهای تفاوت

های کلروتیک و تجمع وزن تر، افزایش برگ طول ریشاااه و

ها ها نشااان دادند. این یافتهیافتهتر ساادیم در جهشبیش

کننده عنوان یک تنظیمبه TaHAG1حاکی از آن است که 

تحمل به شااوری در گندم  بهبوددر نقش اساااساای کلیدی 

با پیشرفت  (. et alZheng ,.2021) کندهگزاپلوئید ایفا می

عه یابی در توالی ناوریژنوم غلات و توسااا ویرایش ژنوم  ف

ند کان ویرایش ژنCRISPR/Cas9 مان ها و ، اکنون ام

تأثیرگذاری بر صاافات کلیدی برای بهبود تحمل به شااوری 
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ست شده ا این ابزارها (.  et alLi ,.2022) در گندم فراهم 

 کنندامکان ایجاد تغییرات دقیق در ژنوم گندم را فراهم می

(Trono & Pecchioni, 2022 .)های کاندید مرتبط با ژن

توانند به های غیرزیستی، از جمله شوری، میتنشپاسخ به 

در گندم مورد به شوری عنوان ابزاری برای مهندسی تحمل 

 (.Trono & Pecchioni, 2022) استفاده قرار گیرند

AITR ;) آبسیزیک اسید با رونویسی القاشده مهارکننده

Abscisic Acid-Induced Transcription Repressor) 

رونویسی هستند که در تنظیم پاسخ  عواملای از خانواده

آرابیدوپسیس های غیرزیستی نقش دارند. در گیاه به تنش

شناسایی شده است. مطالعات حذف  AITR ، شش ژنتالیانا

 CRISPR/Cas9ها با استفاده از مند هر یک از این ژنهدف

ه افزایش تحمل گیاه به ها منجر بنشان داد که حذف آن

شود. این نتایج بیانگر آن است که کل تنش شوری می

طور مؤثری در در آرابیدوپسیس به AITR هایخانواده ژن

 ,.Chen et al) تحمل به شوری مشارکت دارند بهبود

2021a.)  ،پروتئینهمچنین OsVDE (Violaxanthin 

De-Epoxidase)تقر عنوان یک همولوگ لیپوکالین مس، به

 ،ABAدر کلروپلاست، از طریق مداخله در مسیر بیوسنتز 

برنج  شوری در مرحله نشاتحمل به  منفیگر تنظیمصورت به

کارگیری سیستم ویرایش ای که با بهگذارد. در مطالعهاثر می

در  OsVDE یافتههای جهش، ژنCRISPR/Cas9 ژنوم

 بسته، یافتهکه در گیاهان جهش و مشاهده شدبرنج تولید 

 و سطح درونی داری افزایش یافتطور معنیها بهشدن روزنه

ABA  این تغییرات بودنسبت به ژنوتیپ وحشی بالاتر .

فیزیولوژیک به کاهش قابل توجه تعرق و در نتیجه کاهش 

 تنظیمی شوند که بیانگر نقشاتلاف آب منجر می

OsVDE گیاه به  های فیزیولوژیکر مدولاسیون پاسخد

شایان ذکر  .( a2022., et alWang) استتنش شوری 

 CRISPR/Cas9 فناوری باهای ایجاد شده است که جهش

منجر به افزایش تحمل به تنش شوری در  AITR در ژن

های آرابیدوپسیس و سویا شده است. علاوه بر این، گونه

در آرابیدوپسیس مقاومت قابل  AITR هاییافتهجهش

 et alChen ,.) دادندتوجهی به خشکی نیز از خود نشان 

b2021.) دهد که ژنها نشان میاین یافته AITR تواند می

مند با هدف زاییجهشعنوان یکی از اهداف کلیدی برای به

منظور بهبود تحمل به به CRISPR/Cas9 استفاده از

 .گیاهی مطرح شود مختلفهای شوری در گونه

 GT-1  (GT-1 Like Transcriptionونویسیر عامل

Factor )بیان ژنOsRAV2   کند. تنظیم میدر برنج را

 CRISPR/Cas9 با سیستم ویرایش ژندستکاری این ژن 

در تری بیشمقاومت  شده، کاریدستگیاهان  نشان داد که

 (. et alMohamed ,.2024)  داشتندتنش شوری  مقابل

 ( با ویرایش ژن et alZhang ,.2019ژانگ و همکاران )

22OsRR 106پنی در رقم ژاWPBیافته ، دو لاین جهش

که تحمل به شوری در  تولید کردند 2T هموزیگوت در نسل

موازات این به .ه بودگیری بهبود یافتطور چشمها بهآن

( نیز با  et alSheng ,.2023پژوهش، شنگ و همکاران )

دو را در ( 22OsRR)کارگیری روشی مشابه، همان ژن به

و  کردندویرایش ( Huazhan و 3B-733برنج ) هیبرید رقم

 هایدار تحمل به شوری در هیبریدیموجب افزایش معن

 ها بر نقش محوری ژناین یافتهند. های بعد شدنسل

22OsRR  در پاسخ به شوری و همچنین قابلیت ویرایش

 هایرقمنژادی برای ایجاد به هایژنوم در تسریع برنامه

 Cas/SPRCRIهای اگرچه سیستم .متحمل تأکید دارند

در بهبود ژنتیکی محصولات کشاورزی  قابل توجهیتوانایی 

ها در این زمینه دهند، اما هنوز برخی محدودیتنشان می

های ویرایش (. چالشLi et al., 2022ند )ادهشنبرطرف 

روش  مربوط به هایمحدودیت شامل ژنوم در گیاهان

های ژنتیکی )مانند افزونگی ترانسفورماسیون، پیچیدگی

 ;PAM (PAMعملکردی(، تنگنای شناسایی هدف توسط 

Protospacer Adjacent Motif)های مربوط به ، نگرانی

سازی و نظارتی در تجاری زایی خارج از هدف، موانعجهش

توان می است. ویژه کارایی بسیار اندک نوترکیبی همولوگبه

دستیابی به یک سیستم ویرایش ژنومی  اذعان داشت که

 CRISPR/Cas دقیق و قابل اطمینان مبتنی بر مند،قدرت

جایگزینی ژن( در گیاهان،  ویژهتر )بهبرای اهداف گسترده

های های نوین و رفع این محدودیتمستلزم توسعه روش

کارگیری (. بهWang et al., 2022bکلیدی است )

در بهبود  CRISPR-Cas9 های ویرایش ژنوم مانند فناوری

شود که جاد محصولات تراریخته میصفات گیاهی، موجب ای

زیستی های ایمنیهای نظارتی و پروتکلتابع چارچوب

های هستند. در عرصه پذیرش عمومی، موانعی نظیر نگرش

کنندگان و کمبود اطلاعات جامع پیرامون محتاطانه مصرف

ماهیت و پیامدهای این فناوری وجود دارد. از جنبه 

های ها با هزینهاقتصادی، فرآیند تحقیق و توسعه این روش

مناطق، توجهی همراه است. افزون بر این، در بسیاری از قابل

های آزمایشگاهی و هایی در زمینه زیرساختمحدودیت

سازی مؤثر ویرایش ژنوم نیروی انسانی متخصص برای پیاده

 (.Saini et al., 2025) شودمشاهده می
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-HTP; High) فنوتیپ با توان عملیاتی بالا تعیین

Throughput Phenotyping ) 

، (HTP) فنوتیپی با توان عملیاتی بالاتعیین های روش

های های روشحلی نوین برای جبران محدودیت عنوان راهبه

 عموماً که سازی سیستماتیک گیاهانکلاسیک فنوتیپ

بر و مستعد خطاهای انسانی پرزحمت، زمان یهایروش

در  (.Roitsch et al., 2019) اندمطرح شده ،اندبوده

ر منظوسازی با توان عملیاتی بالا بههای اخیر، فنوتیپسال

در ارزیابی  کلاسیکهای تکمیل یا حتی جایگزینی روش

ای طور گستردهویژه در غلات، بهصفات محصولات زراعی، به

این  (.Hu et al., 2020) مورد استفاده قرار گرفته است

های اتوماسیون، تصویربرداری گیری از سامانهفناوری، با بهره

آمد آوری کارگرهای دقیق، امکان جمعپیشرفته و حس

 HTP .آوردهای فنوتیپی را در مقیاس وسیع فراهم میداده

گران را در های پیچیده، پژوهشبا تحلیل سریع و دقیق داده

بخشی محصولات شناسایی صفات مفید برای بهبود و اصالت

رساند و نقش کلیدی در پیشبرد کشاورزی دقیق و یاری می

 (.Yang et al., 2020) داردمقاوم و پربازده  هایرقمتوسعه 

با توان  گیاهی فنوتیپتعیین های استفاده از پلتفرم

 HTPPs; High-Throughput Plant) عملیاتی بالا

Phenotyping Platformsغلات،  ینژادبههای برنامه ( در

 های برتر را فراهمژنوتیپ امکان شناسایی دقیق و کارآمد

ی هابرنامه زا حاصل نتایج توجه قابل بهبود به منجر و آوردمی

ها، این فناوری (.Würschum, 2019) شودمی ینژادبه

های سریع و کارآمد های ذهنی صفات را با روشارزیابی

نیازی اساسی برای عنوان پیشو به کنندمیجایگزین 

مستمر عملکرد دانه  بهبودهای برتر و انتخاب دقیق ژنوتیپ

 (.Deery & Jones, 2021) شونددر آینده محسوب می

برای تخمین  HTPP اند که استفاده ازمطالعات نشان داده

ویژه در صفاتی مانند تعداد سنبله یا تراکم اجزای عملکرد، به

بین اجزای سنبله در واحد سطح که تحت تأثیر تعامل 

قرار دارند، امکان  پنجهتعداد مانند تعداد بوته و  عملکرد

گران فراهم لاحبینی زودهنگام عملکرد دانه را برای اصپیش

 .(Fernandez-Gallego et al., 2018) آوردمی

تر آن ، کاربرد گستردهHTP گیرمزایای چشم با وجود

ای های عمدهدر تحقیقات پایه و کشاورزی تجاری با چالش

پذیری، های مرتبط با هزینه، مقیاسمواجه است. محدودیت

اصلی در ها، از جمله موانع استانداردسازی و پردازش داده

های فنومیکس با اهداف کشاورزی مندیهمسو کردن توان

گذاری سرمایه (.Coppens et al., 2017) پایدار هستند

های پیشرفته مانند سازی پلتفرممالی قابل توجه برای پیاده

رباتیک، دسترسی  و فراطیفی تصویربرداری لیدار، هایسامانه

ی با منابع محدود هاویژه در محیطها را بهبه این فناوری

کارهای راه (.Mansoor et al., 2025) دشوار ساخته است

های تر مانند تصویربرداری مبتنی بر تلفنصرفهبهمقرون

ها، از نظر سطح کاهش هزینه با وجودهوشمند و پهپادها، 

هایی مواجه گیری با محدودیتاتوماسیون و دقت اندازه

ها را تحت یری دادههستند که قابلیت اطمینان و تکرارپذ

علاوه بر این، (. Song et al., 2021) دندهتأثیر قرار می

سازی مبتنی بر هوش مصنوعی با رویکردهای فنوتیپ

های آموزشی و داده هایی مانند محدودیت مجموعهچالش

اند. وابستگی این بین مواجههای پیشسوگیری در مدل

ارایی و های اختصاصی و غیرمتنوع، کها به دادهمدل

شده  تر مطالعههای زراعی کمها را در گونهپذیری آنتعمیم

 Walsh) دهدو تحت شرایط محیطی گوناگون کاهش می

et al., 2024.) های مربوط به عدم استانداردسازی و چالش

تری فنومیکس را با پیچیدگی بیش مطالعاتنیز تکرارپذیری 

زاری، افمواجه ساخته است. تفاوت در پیکربندی سخت

تغییرپذیری شرایط تصویربرداری و نوسانات عوامل محیطی، 

های ترکیبی منجر به نتایج ناهمگون و کاهش اعتبار تحلیل

  (.Gilliham et al., 2017) شودمی

 هااندازگیری و چشمنتیجه

های غیرزیستی، ترین تنشعنوان یکی از مهمشوری به

و  کندمی شدت مختلرشد و توسعه گیاهان زراعی را به

از د. شویم موجب کاهش عملکرد محصول میطور مستقبه

بر و فرآیندی زمان های شوراحیای اکوسیستمآنجایی که 

به متحمل  هایرقمتوسعه  ،های فراوان استهمراه با چالش

و ذرت، برنج ، گندم نظیرهای غلات کلیدی شوری در گونه

امنیت  برای تضمین رویکرد ترینو اقتصادی ترینپایدار

 (MAS) کمک نشانگرهای مولکولیگزینش به .استغذایی 

 .نژادی گیاهان ایجاد کرده استتحولی بنیادین در فرآیند به

گزینش مبتنی بر  بابا جایگزینی گزینش فنوتیپی سنتی 

های ، دقت، سرعت و کارایی برنامهDNA الگوهای نواری

روش با  است. این یافتهافزایش  یگیرچشم طوربه نژادیبه

از طریق انتخاب گیاهان دارای  نژدیبه دورهسازی کوتاه

جویی در های هدف در مراحل اولیه رشد، علاوه بر صرفهژن

های کشاورزی، تأثیر عوامل محیطی نیروی کار، زمان و نهاده

 برنامه رساند. اگرچه کاربردحداقل میبر فرآیند انتخاب را به

MAS مند تحلیل دقیق هزینههمواره سودمند نیست و نیاز 

است، اما  کلاسیکنژادی بههای منفعت در مقایسه با روش  /
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ویژه های اخیر در حوزه نشانگرهای مولکولی بهپیشرفت

دقت و توان  KASP و SNP توسعه نشانگرهای مبتنی بر

طور قابل توجهی افزایش داده است. گزینش را به برنامه

عنوان یکی از به (MABC) کمک نشانگرتلاقی برگشتی به

، امکان انتقال سریع و دقیق MAS هایزمینهترین موفق

در برنج را به  Saltol های هدف مانند ناحیهQTL ها وژن

ها با سازی ژنهرمی است.پذیرنده فراهم کرده  ژنوتیپ

برای  یمندقدرت از نشانگرهای مولکولی نیز ابزار استفاده

های زیستی و به تنش تحملهای مؤثر در تجمع ژن

 .شودغیرزیستی محسوب می

به گزینش ( MAS) کمک نشانگرگذار از گزینش به

نژادی مولکولی محسوب ترین تحول در بهمهم (GS) ژنومی

های آماری و یادگیری گیری از مدلبا بهره . گزینششودمی

، جنگل تصادفی و ماشین BayesC ،gBLUP ماشین نظیر

دی ژنومی را برای صفات کمی نژابردار پشتیبان، ارزش به

با اثرات کوچک برآورد های QTL پیچیده تحت کنترل

ها و محیط در این مدل× ژنوتیپ  برهمکنشکند. ادغام می

بینی را های عصبی عمیق، دقت پیشاستفاده از شبکه

های در محیطها QTL و بر چالش ناپایداری دهدمیافزایش 

را  طالعات ارتباطی ژنومکند. این رویکرد، ممختلف غلبه می

های کاندید جدید به شناسایی ژنمنجر کارآمدتر ساخته و 

شده است که   1STRK و 13OsHAK ، 4-21OsCY نظیر

شوری تنش نژادی غلات متحمل به اهداف مناسبی برای به

 ،های ژنومیکس، ترانسکریپتومیکستلفیق داده .هستند

تر جامعر و بهتو متابولومیکس، امکان درک پروتئومیکس 

های و افق کردهمولکولی پاسخ به تنش را فراهم  سازوکارهای

های مرتبط با تحمل به شوری ای در اصلاح دقیق ژنتازه

های ترانسکریپتومیکس تغییرات بیان گشوده است. تحلیل

 HKTs و خانواده SOS1 های مرتبط با انتقال یون نظیرژن

پروتئومیکس  آشکار ساخته و محیط شرایط شوری تحترا 

های کلیدی دخیل در فرآیندهای ای نیز پروتئینمقایسه

اکسیدانی و متابولیسم های دفاعی آنتیفتوسنتز، سیستم

ها، همراه با ها را شناسایی کرده است. این یافتهکربوهیدرات

و  CRISPR/Cas9 ویژههای ویرایش ژنوم بهتوسعه فناوری

امکان ایجاد تغییرات  گرهای بازی،مشتقات آن مانند ویرایش

است.  کردهمند در ژنوم گیاهان را فراهم دقیق و هدف

 AITR و OsRR22 ،OsVDE هایی نظیرویرایش موفق ژن

دهنده پتانسیل بالای این در برنج و آرابیدوپسیس، نشان

آینده این  .متحمل به شوری است هایرقمفناوری در ایجاد 

هایی ر محدودیتسمت ویرایش چندگانه و غلبه بحوزه به

زایی خارج از نظیر کارایی پایین نوترکیبی همولوگ و جهش

  است.حرکت در هدف 

 (HTP) فنوتیپی با توان عملیاتی بالاتعیین های فناوری

های های روشحلی نوین برای جبران محدودیتعنوان راهبه

اند سازی سیستماتیک گیاهان مطرح شدهفنوتیپ کلاسیک

بر و مستعد خطاهای انسانی رزحمت، زمانطور سنتی پکه به

های مبتنی بر تصویربرداری پیشرفته، اند. پلتفرمبوده

 های فنوتیپی با کیفیتگرهای دقیق، دادهپهپادها و حس

های کنند که ورودی مناسبی برای مدلی تولید میبالاتر

ارزیابی سریع و دقیق امکان و  هستندبینی ژنومی پیش

 با وجودد. سازنمی فراهملاحی را های بزرگ اصجمعیت

تر آن در تحقیقات ، کاربرد گستردهHTP گیرمزایای چشم

هایی نظیر هزینه بالا، پایه و کشاورزی تجاری با چالش

ها مواجه پذیری، استانداردسازی و پردازش دادهمقیاس

تر مانند تصویربرداری صرفه به کارهای مقروناست. راه

ها، از کاهش هزینه با وجودمند، های هوشمبتنی بر تلفن

هایی گیری با محدودیتو دقت اندازه پردازشنظر سطح 

ها را همراه هستند که قابلیت اطمینان و تکرارپذیری داده

  .دندهتحت تأثیر قرار می

کمک از انتخاب به های پیش روی کاربرد گستردهچالش

 شامل پیچیدگی( که GS) انتخاب ژنومی و( MAS) نشانگر

محیط، هزینه بالای  × ژنوتیپ برهمکنشژنتیکی صفات، 

 بالابا توان عملیاتی  ژنوتیپتعیین یابی و های توالیفناوری

های محاسباتی پیشرفته و تخصص نیاز به زیرساخت ،است

. با وجود این داردکافی در زمینه بیوانفورماتیک و آمار 

نظیر ای های پیشرفتهبا فناوری MAS ها، تلفیقمحدودیت

ترانسکریپتومیکس، پروتئومیکس، ویرایش ژنوم  ،ژنومیکس

نژادی سازی با توان عملیاتی بالا، عصر جدیدی از بهو فنوتیپ

گیر ضمن کاهش چشمتواند میدقیق را رقم زده است که 

سال،  5-3سال به  10-8جدید از  هایرقمزمان معرفی 

های با تحمل پایدار به تنش هایرقمامکان دستیابی به 

شوری و عملکرد مطلوب در شرایط  محیطی از جمله تنش

تحقق کامل بدیهی است که د. نمحیطی مختلف را فراهم آور

ی هاگذاری در زیرساختمستلزم سرمایه ،هااندازاین چشم

، و ابزارهای مورد نیاز و فراهم آوردن تجهیزات تحقیقاتی

های تربیت نیروی انسانی متخصص و تدوین چارچوب

های نوین تی مناسب برای محصولات حاصل از فناورینظار

های ایمنی ای که ضمن رعایت پروتکلگونهژنتیکی است، به

در ها را پذیرش عمومی این فناوری هایزیستی، زمینه

 .نیز فراهم آوردجامعه 
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 تضاد منافع

کنند که این تحقیق در غیاب هر ینویسندگان تایید م

نافع عنوان تضاد متواند بهمی گونه روابط تجاری یا مالی که

 بالقوه تعبیر شود، انجام شده است.

 رعایت اخلاق در نشر

کنند که در نگارش این مقاله نویسندگان اعلام می

طور کامل از اخلاق نشر از جمله سرقت ادبی، سوء رفتار، به

اند. همچنین، این دوگانه، پیروی کرده انتشار و هاداده جعل

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

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

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

 نشریه یا همایشی صورت نگرفته و نخواهد گرفت.

 اجازه انتشار مقاله

صورت دسترسی باز نویسندگان با چاپ این مقاله به

ها، کرده و کلیه حقوق استفاده از محتوا، جدولموافقت 

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