
 

Investigation of changes in FAD2 and SAD genes expression related to 

fatty acid synthesis in safflower (Carthamus tinctorius L.) cultivars 

under salinity stress 

 

Mahshad Mahboubi  

MSC Student,  Department of Biotechnology,  Shahid Bahonar University of Kerman,  Iran.  E-mail 

address: Mahshad.m1999@gmail.com 

Hamidreza Kavousi  

Corresponding author, Associate professor, Department of Biotechnology Faculty of Agriculture 

Shahid Bahonar University of Kerman, Kerman, Iran. E-mail address: hrkavousi@uk.ac.ir 

Fatemeh Ebrahimi  

Assistant Professor, Research & Technology Institute of Plant Production, Afzalipour Research 

Institute Shahid Bahonar University of Kerman, Iran. Email address: fa.ebrahimi@uk.ac.ir 

Mehdi Mansouri  

Assistant Professor, Department of Biotechnology Faculty of Agriculture Shahid Bahonar 

University of Kerman, Kerman, Iran. Email:  m.mansouri@uk.ac.ir 

 

Abstract 

Objective 

Safflower (Carthamus tinctorius L.) is a drought-resistant and environmentally stress-tolerant 

crop with considerable importance in the food, pharmaceutical, and industrial sectors due to its 

high content of unsaturated fatty acids, particularly linoleic acid. The ratio of unsaturated to 

saturated fatty acids plays an essential role in maintaining cell membrane fluidity and stability. 

Regulating the expression of key genes in their biosynthesis pathway, including FAD2 and SAD, 

can help elucidate the molecular mechanisms underlying salt stress tolerance. 

Materials and Methods 

To evaluate the molecular responses of safflower to salinity, two cultivars (Goldasht and 

American Line A) were subjected to salt treatments at concentrations of 100, 200, and 300 mM 

sodium chloride. RNA was extracted from leaf tissue, followed by cDNA synthesis. The 

expression levels of FAD2 and SAD were quantified using real-time PCR. Relative changes in 
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gene expression were calculated using the 2^-ΔΔCt method. Statistical analyses were performed 

using REST software, and significance was assessed through the Pair-wise Fixed Reallocation 

Randomization Test. 

Results 

The results demonstrated that the Goldasht cultivar exhibited a coordinated gene expression 

pattern in response to increasing salinity. FAD2 expression increased from 1 to 3.65-fold, whereas 

SAD expression simultaneously decreased from 1 to 0.38-fold. These changes reflect an enhanced 

linoleic acid ratio, maintenance of membrane fluidity, and improved salt tolerance. In contrast, 

American Line A showed a biphasic response: FAD2 expression decreased after an initial rise at 

low salinity levels, and SAD expression increased up to 2.06-fold under high salinity. This pattern 

suggests a shift toward higher oleic acid content and altered membrane structure. Such responses 

primarily serve as survival and adaptation mechanisms under severe osmotic stress rather than 

improving oil quality. 

Conclusion 

The findings indicate that safflower genotypes employ different molecular strategies to cope with 

salinity. The selection or development of genotypes with stable FAD2 expression and proper SAD 

regulation can be an effective approach to enhancing salt tolerance and improving safflower oil 

quality under diverse environmental conditions. 
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  مرتبط با سنتز اسیدهای چرب در ارقام گلرنگ SAD و FAD2 هایبررسی تغییرات بیان ژن 

(Carthamus tinctorius L.) تحت تنش شوری 
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  چکیده

دلیل دارا های محیطی است که به یکی از گیاهان زراعی مقاوم به خشکی و تنش  (.Carthamus tinctorius L) : گلرنگهدف

ویژه اسید لینولئیک، اهمیت بالایی در صنایع غذایی، دارویی و صنعتی دارد. نسبت اسیدهای چرب  بودن اسیدهای چرب غیراشباع، به 

 ها، از جملههای کلیدی مسیر بیوسنتز آنسیالیت و پایداری غشاهای سلولی دارد و تنظیم بیان ژنغیراشباع به اشباع نقش مهمی در  

FAD2 و SAD های تحمل به تنش شوری را روشن کندتواند مکانیسممی. 

تحت  A آمریکایی های مولکولی گلرنگ به شوری، دو رقم گلدشت و لاین: در این پژوهش، برای ارزیابی پاسخ هامواد و روش

،  cDNA های گیاه استخراج و پس از سنتزاز برگ RNA. مولار کلرید سدیم قرار گرفتندمیلی 300و  200، 100تیمارهای شوری 
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  ΔΔCt-^2ها با استفاده از روش  سنجیده شد. تغییرات بیان نسبی ژن  Real-Time PCR با روش SAD و FAD2 هایبیان ژن 

 Pair-wise Fixed Reallocation Randomization Test و آزمون REST افزارها با نرممحاسبه و تحلیل آماری داده

 ها تعیین گردد.انجام شد تا معناداری اختلاف 

با   FAD2 ها را نشان داد. بیان: نتایج نشان داد که رقم گلدشت در پاسخ به افزایش شوری، الگوی هماهنگی از تغییرات ژن نتایج 

کاهش یافت. این تغییرات بیانگر    38/0به    1همزمان از   SAD برابر افزایش یافت، در حالی که بیان  65/3به    1افزایش شوری از  

الگوی دو فازی  A آمریکایی   ارتقاء نسبت اسید لینولئیک، حفظ سیالیت غشا و افزایش تحمل نسبی به شوری است. در مقابل، لاین

برابر    06/2در سطوح بالاتر شوری به   SAD پس از افزایش اولیه در سطوح پایین شوری کاهش یافته و FAD2 نشان داد. بیان

عنوان یک مکانیسم بقا و سازگاری شد. این الگوی پاسخ، بیشتر به  رسید، که منجر به افزایش اسید اولئیک و تغییر در ساختار غشاها

 کند تا اینکه در جهت بهبود کیفیت روغن باشد. در شرایط شدید استرس اسمزی عمل می

این مطالعه نشان می : یافتهگیرینتیجه با تنش شوری  ها دارای استراتژیدهد که ژنوتیپ های  های مولکولی متفاوتی در مقابله 

ژنوتیپ انتخاب یا اصلاح  بیان پایدارهستند و  با  بهمی SAD و تنظیم مناسب FAD2 هایی  برای تواند  عنوان یک راهکار مؤثر 

 .افزایش مقاومت به شوری و بهبود کیفیت روغن گلرنگ در شرایط محیطی متغیر مورد استفاده قرار گیرد

   FAD2،SAD های لینولئیک اسید،، بیان ژنNaClگلرنگ، سطوح مختلف : هاکلیدواژه

 پژوهشی.: نوع مقاله

  و  FAD2 هایبررسای تغییرات بیان ژن  (1404) منصاوری مهدی،  ابراهیمی فاطمه، کاووسای حمیدرااا،  محبوبی مهشااد  استتناد 

SAD مرتبط با ساانتز اساایدهای چرب در ارقام گلرنگ  (Carthamus tinctorius L.) و  کیژنتمجله   .تحت تنش شااوری

 .93-110(، 3)2، یاهیگ ینژادبه
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 مقدمه 

خشک جهان یکی از گیاهان زراعی مهم و ارزشمند در مناطق خشک و نیمه  (.Carthamus tinctorius L) گلرنگ

های محیطی شناخته  عنوان گیاهی مقاوم به خشکی و تنشهای خاص مورفولوژیک و فیزیولوژیک، به واسطه ویژگی است که به  

به ( Emongor 2010)شود  می از اسیدهای چرب غیراشباع،  بالا و غنی  به دلیل دارا بودن روغن با کیفیت  این گیاه  ویژه اسید  . 

. علاوه بر این، توانایی گلرنگ در  ( Kurt et al. 2025)ای در صنایع غذایی، دارویی و بهداشتی یافته است  لینولئیک، جایگاه ویژه
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تولید ترکیبات ثانویه و سازگاری با شرایط نامساعد محیطی، آن را به یکی از منابع بالقوه برای بهبود امنیت غذایی در شرایط تغییرات  

 . (Yeloojeh et al. 2020)اقلیمی تبدیل کرده است 

های غیرزنده، رشد، عملکرد و کیفیت محصولات کشاورزی را در سطح جهان ترین تنش عنوان یکی از مهمتنش شوری به 

ها،  های سمی و اختلال در تعادل یونی و آبی سلول. تجمع یون(Al-Janabia et al. 2024)دهد  شدت تحت تأثیر قرار می   به 

. بررسی  (Abou Seeda et al. 2023)سازد  فرآیندهای متابولیکی از جمله فتوسنتز، تنفس و سنتز اسیدهای چرب را مختل می 

های کلیدی و مسیرهای متابولیکی مؤثر تواند در شناسایی ژن سازوکارهای مولکولی و ژنتیکی گیاهان در پاسخ به تنش شوری، می 

 . (Zhou et al. 2024)در تحمل شوری نقش بسزایی ایفا کند 

 Fatty  و   Stearoyl-ACP Desaturase (SAD)  هایهای دخیل در سنتز و تنظیم اسیدهای چرب، ژن در میان ژن 

Acid Desaturase 2 (FAD2)  اهمیت ویژه آغاز  از  گیاهان عمدتاً در پلاستیدها  اسیدهای چرب در  بیوسنتز  برخوردارند.  ای 

،  Fatty Acid Synthase (FAS)شود و از طریق کمپلکس  ماده اصلی وارد چرخه میعنوان پیشکوآ به -شود، جایی که استیلمی

 (ACP) گردند. در این مسیر، پروتئین حامل آسیلهای اسید چرب اشباع )مانند پالمیتیک اسید و استئاریک اسید( تولید میزنجیره

میانجی  انتقال  در  کلیدی  دارد  نقش  آنزیم (Nishida 2004)ها  فعالیت  مسیر،  این  حیاتی  نقاط  از  یکی   .Stearoyl-ACP 

Desaturase (SAD)   کاتالیز واکنش دِسچوراسیون استئاریلاست که با-ACP (C18:0-ACP) به اولئویل-ACP C18:1-

ACP) زند. این واکنش نه تنها ترکیب غشای سلولی و سیالیت آن را  ، نخستین گام در سنتز اسیدهای چرب غیراشباع را رقم می

می  قرار  تأثیر  به تحت  بلکه  تنشدهد،  با  گیاه  سازگاری  در  کلیدی  عامل  یک  بهعنوان  محیطی،  میهای  عمل  شوری،  کند ویژه 

(Hwangbo et al. 2014).  اسید اولئیک  مسیر،  این  ادامه  آنزیم   (C18:1) در  توسط  و  شده  منتقل  آندوپلاسمی  شبکه  به 

Microsomal Oleate Desaturase (FAD2)  به لینولئیک اسید (C18:2)  شود  تبدیل می(Liu et al. 2019) ژن .  FAD2   

در  (PUFAs) است و نقش اصلی در افزایش سطح اسیدهای چرب چند غیراشباع  fatty acid desaturasesبخشی از خانواده  

های غیرزنده ای و دارویی، در افزایش تحمل گیاه نسبت به تنشهای گیاهی دارد. این اسیدهای چرب علاوه بر اهمیت تغذیه روغن

 Fatty Acid. مسیرهای مرتبط با سنتز و تغییرات اسیدهای چرب شامل  (Dar et al. 2017)مانند خشکی و شوری نیز مؤثرند  

Biosynthesis Pathway (KEGG map00061)  ،Biosynthesis of Unsaturated Fatty Acids (map01040)  

نقش کلیدی    SADو    FAD2های  ها ژنهستند که در آن  Glycerolipid Metabolism (map00561)و همچنین مسیر  

تواند تعادل اسیدهای چرب اشباع و غیراشباع را تغییر دهد و در نتیجه، های محیطی، میها تحت تنش کنند. تغییر بیان این ژنایفا می

 . (Kothapalli et al. 2020)خصوصیات فیزیولوژیک و بیوشیمیایی گیاه را بهبود بخشد 

های مولکولی تنظیم ترکیب اسیدهای نه تنها در درک مکانیزم  FAD2و    SADهای  بنابراین، تحلیل تغییرات بیان ژن 

انداز ارزشمندی برای اصلاح ژنتیکی ارقام گلرنگ با کیفیت روغن بالاتر و مقاومت بیشتر  تواند چشمچرب نقش مهمی دارد، بلکه می 

در دو رقم  SADو   FAD2های بر این اساس، پژوهش حاار با هدف بررسی تغییرات بیان نسبی ژن .در برابر شوری فراهم سازد
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ها در سنتز اسیدهای چرب و سازگاری  تحت سطوح مختلف شوری انجام شد تا نقش این ژن  (A آمریکاییلاین  )گلدشت و گلرنگ

 .گیاه با تنش شوری مورد ارزیابی قرار گیرد

 

  هامواد و روش

در این پژوهش از دو رقم گلرنگ با مقادیر متفاوت اولئیک و لینولئیک اسید شامل رقم    مواد گیاهی و شرایط کشت

  97/72)با    Aدرصد روغن( و لاین آمریکایی    5/20درصد لینولئیک اسید و   81/74درصد اولئیک اسید،    92/14ایرانی گلُدشت )با  

درصد روغن( استفاده شد. بذرها از پژوهشکده فناوری تولیدات گیاهی، 2/34درصد لینولئیک اسید و  153/18درصد اولئیک اسید،  

 14های  ساعت در آب خیسانده و سپس در گلدان   24مدت  دانشگاه شهید باهنر کرمان تهیه گردید. بذرها به   پورپژوهشکده افضلی

گراد، درجه سانتی  22 ± 2ای با دمای  گلخانه   ( کاشته شدند. گیاهان در شرایط3:1متری حاوی بستر شن شسته و کوکوپیت )سانتی 

 .بار نگهداری شدندساعت تاریکی و آبیاری منظم هر دو روز یک  8ساعت روشنایی و  16دوره نوری 

اعمال تنش شوری در مرحله چهاربرگی     هابرداری برای بررسی بیان ژناعمال سطوح مختلف شوری و نمونه 

روزگی( در ساعات اولیه صبح انجام شد. برای این منظور، گیاهان در چهار گروه    16و    15،  14متوالی )روزگی( و طی سه روز    14)

مولار کلرید میلی  300و    200،  100های نهایی  تیماری شامل شاهد )آبیاری با آب مقطر بدون نمک( تحت سه سطح شوری با غلظت 

صورت تدریجی انجام گرفت. در  سدیم قرار گرفتند. برای جلوگیری از شوک اسمزی، افزایش غلظت نمک در تیمارهای شوری به 

شده صرفاً ناشی از شوری باشد.  داشته شد تا اثرات مشاهده  طول دوره آزمایش، شرایط محیطی شامل دما، نور و آبیاری یکسان نگه 

ها بر دو آنزیم کلیدی ی الگوی بیان ژن روزگی گیاه( انجام شد. بررس  23روز پس از اعمال اولین تیمار ) 9ها  برداری از برگ نمونه 

)مبدل اسید استئاریک به    SAD)مبدل اسید اولئیک به لینولئیک اسید( و    FAD2مسیر بیوسنتز اسیدهای چرب غیراشباع، یعنی  

 اولئیک اسید(، متمرکز گردید. 

 ها از پایگاهتحت شرایط شوری، توالی آن  SADو   FAD2های برای بررسی بیان ژن    طراحی آغازگرهای اختصاصی

NCBI  نرما با  اختصاصی  آغازگرهای  و  شد  PrimerQuest™ Toolافزار  ستخراج  آغازگرها (1)جدول    طراحی  طراحی  در   .

و اجتناب از ساختارهای ثانویه  GC درصد  60–40 ، محتوایC  60-55°نوکلئوتید، دمای ذوب    18–22معیارهایی همچون طول  

مناسب باشد. برای   qRT-PCR باز انتخاب شدند تا شرایط برایجفت   100–200تکثیری نیز در محدوده  در نظر گرفته شد. قطعات  

عنوان ژن کنترل به(  Actinاولیه یا کارایی واکنش، از ژن اکتین )  RNAها و حذف خطاهای ناشی از تغییر در مقدار  سازی دادهنرمال

استفاده شد. انتخاب    qRT-PCRهای  به عنوان ژن مرجع برای نرمال سازی داده  Actinدر این مطالعه، ژن   داخلی استفاده گردید.

ها پایداری بیان این ژن تحت  های نزدیک انجام گرفته است، که در آن این ژن بر اساس نتایج مطالعات پیشین بر روی گلرنگ و گونه 

پژوه در  این،  بر  است. علاوه  شده  تایید  و خشکی  شوری  تنش  از جمله  مختلف  گروه  ش شرایط  در همین  انجام شده  قبلی  های 
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عنوان ژن مرجع پایدار مورد استفاده قرار گرفته و نتایج حاصل از آن  در شرایط مشابه )تیمارهای شوری( نیز به   Actinژن    تحقیقاتی، 

عنوان ژن  به   Actinهای فیزیولوژیک و بیوشیمیایی همخوانی داشته است. با توجه به این پیشینه مستند، استفاده مجدد از ژن  با داده

زمون مجدد ان در شرایط مشابه احساس نشده است. ژن  آمرجع در مطالعه حاار از نظر پایداری و کارایی معتبر بوده و نیازی به  

Actin   عنوان کنترل داخلی به کار رفت. در نهایت، آغازگر ژن  دلیل پایداری بیان در شرایط مختلف به بهFAD2    با شماره دسترسی

KC257452  باز و آغازگر ژن  جفت 119طول  ای به قطعهSAD    با شماره دسترسیM61109  باز تکثیر جفت  97طول  ای به قطعه

 نمودند.  

 

 ژن آغازگرهای نوکلئوتیدی مورد استفاده در بررسی الگوی بیان . 1 جدول

Table 1. Used nucleotide primers in gene expression pattern analysis 

 
 شماره دسترسی 

Access number 

  طول قطعه تکثیر شده

 )جفت باز(

Length of the 

amplified fragment 

(base pairs) 

 توالی آغازگرها

Sequence of primers 

 ژنیمکان 

Gene locus 

KC257452 119 Forward: ACCAATGCAGTCAAGCCCAT 

Reverse: TCTGCACCTTCATCTGGCTC 
(FAD2) FAD2atty 

Acid Desaturase 

M61109 97 Forward: 

GTCTACACCGCCAAAGACTAC 

Reverse: 

CTTTACGCCCTTCACCAGATAG 

(SAD) Stearoyl-ACP 

Desaturase 

 

های تیمارشده، از کیت غیرستونی شرکت دنا زیست )مشهد، ایران( استفاده از نمونه  RNA برای استخراج   RNAاستخراج  

این روش، حدود   بافرمیلی  100شد. در  با  پودر و  مایع  نیتروژن  تازه در  بافت  از سانتریفیوژ و  همگن  G1 گرم  سازی گردید. پس 

تشکیل   G2 با افزودن ایزوپروپانول و بافر RNA آوری گردید. رسوبجداسازی فاز فوقانی، کلروفرم ااافه و فاز شفاف حاصل جمع 

حل و در   G3 میکرولیتر محلول  50تا    20شده در  استخراج  RNAدرصد خشک شد. در نهایت،    70وشو با اتانول  و پس از شست

 نگهداری گردید. -C80° دمای

های گیاهی، کیفیت از نمونه  RNA پس از استخراج:  cDNAو سنتز استخراج شده  RNA بررسی کمیت و کیفیت

الکتروفورز شد و حضور باندهای وااح    درصد  1بر روی ژل آگارز    RNAو کمیت آن مورد ارزیابی قرار گرفت. برای بررسی کیفیت،  

28s    وs18  rRNA    دهنده سلامتنشان   2:1با نسبت تقریبی RNA  بود. همچنین سنجش کمی و خلوص RNA   با دستگاه

(  2)بیشتر از  260به  230( و2–81/1)حدود  280به  260هاینانومتر انجام شد. نسبت  230و  280، 260های نانودراپ در طول موج 

از فرمول RNA عنوان معیار خلوص در نظر گرفته شدند و غلظتبه  بر میکرولیتر  نانوگرم  محاسبه   A260×DF×40 برحسب 

 گردید.
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شده خالص RNA د.غیرفعال شدن EDTA تیمار و سپس با DNase I ها باژنومی، نمونه  DNA منظور حذف آلودگیبه 

توس، ایران( و در  )پارس cDNA مورد استفاده قرار گرفت. واکنش سنتز با استفاده از کیت سنتز cDNA عنوان الگو برای سنتزبه 

 )سنتز  C 47°دقیقه در    60)اتصال پرایمرها(،   C  25°دقیقه در    10میکرولیتر انجام شد. برنامه دمایی واکنش شامل    20حجم نهایی  

cDNA)   دقیقه در  5و°C85 های حاصل پس از سردسازی در  سازی آنزیم( بود. نمونه)غیرفعال°C  4  در دمای ،°C20  نگهداری

 مورد استفاده قرار گیرند.  (qRT-PCR) شدند تا در مراحل بعدی

  استفاده شد. Real-Time PCR ها از روش  برای بررسی بیان ژن   Real-Time PCRتحلیل بیان ژن با استفاده از

  های گیاهی از سه گلدان مستقل برداشت شدند. به این ترتیب که نمونه   .برای هر تیمار سه تکرار بیولوژیک مستقل در نظر گرفته شد 

، برای هر نمونه سه تکرار فنی از هر واکنش  cDNAبه صورت جداگانه انجام و پس از سنتز    RNAاز هر تکرار بیولوژیک، استخراج  

Real-Time PCR  های تکرارهای فنی برای هر میانگین داده  ها اطمینان حاصل گردد.اجرا شد تا از دقت و تکرار پذیری داده

 تکرار بیولوژیک محاسبه و در نهایت میانگین سه تکرار بیولوژیک برای تحلیل نهایی بیان ژن استفاده شد. 

میکرولیتر شامل    20توس تعیین شد. هر واکنش  و کیت شرکت پارس Real-Time PCR با  SADو    FAD2های  بیان ژن 

و  cDNA ، حجم مناسب Reverseو Forward میکرولیتر پرایمرBuffer-mix (2×) SYBR Green  ،7/0ر  میکرولیت  10

،  C  94°  دقیقه واسرشت در  3انجام شد. برنامه حرارتی شامل   RNase-free ها در سه تکرار فنی و شرایطآب مقطر بود. واکنش 

به مدت   C  72°دقیقه و بسط    1به مدت   C  59 (SAD)°و   C  57 (FAD2)°دقیقه، دمای اتصال    1به مدت   C  94°چرخه   40

برای بررسی عدم   No-RT و NTC هایثبت گردید. کنترل C  95–65°ای انجام و منحنی ذوب  دقیقه  5بسط نهایی    .دقیقه بود  1

 .(R² ≥ 0.98 ودرصد  90–110) بررسی شد cDNA های سریالی ژنومی استفاده شدند و کارایی پرایمرها با رقت DNA آلودگی

آنالیز داده    تحلیل آماری با روش  ، بیان نسبی ژنReal-Time PCRهای  برای  نرم   ΔΔCt-^2ها  افزار  محاسبه و در 

REST  نرم این  شد.  ژنوارد  بیان  مقایسه  امکان  آزمونافزار  با  را  تیمارها  بین   Pair-wise Fixed Reallocationها 

Randomization Test   و تعیینp-value  کند. فراهم می 

 

 بحث  و  نتایج

 گلدشت و لایندر این مطالعه، دو رقم گلرنگ،     (Aلاین آمریکایی  اثر تنش شوری بر دو رقم گلرنگ )گلدشت و

که تغییرات    ،اندنشان داده شده  1تحت تیمارهای شوری بررسی شدند. تصاویر طی سه روز اعمال تنش شوری در شکل    Aآمریکایی  

 دهند.واوح نشان می  فیزیولوژیکی و مورفولوژیکی ناشی از شوری را به

های دو رقم گلرنگ  با کیفیت بالا از برگ   RNAپس از اعمال تنش شوری،     شدهاستخراج RNA کیفیت و کمیت

بود، که صحت    2:1با نسبت تقریبی    18s rRNAو  28Sدهنده باندهای وااح  نشان   درصد  1استخراج شد. الکتروفورز روی ژل آگارز  
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گیری و اندازه  cDNAحاصل برای سنتز   RNA دهند که(. این نتایج نشان می 2ل کند )شکرا تأیید می RNA استخراج و تمامیت

بیان ژن نمونه   Real-  Time PCR با  FAD2و    SADهای  دقیق  بوده و هیچ آلودگی یا تخریب قابل توجهی در  ها مناسب 

 کند.امکان انجام دقیق و قابل اعتماد تحلیل کمی بیان ژن را فراهم می RNA مشاهده نشد. کیفیت بالای

 

 
 روز اول

 
 روز دوم

 

 )الف(

 
 روز سوم 

 
 روز اول

 
 روز دوم

 )ب(

 
 روز سوم 

 

 Aرقم لاین  روزه بر گیاه گلرنگ. الف( رقم گلدشت، ب( 3اثر تنش شوری در دوره . 1شکل 

Figure 1. Effect of 3-day salt stress on safflower plants. (A) Goldasht genotype, (B) Line A 

genotype. 
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 استخراج شده از دو رقم گلرنگ بر روی ژل آگارز RNA .2شکل 

Figure 2. Extracted RNA from two safflower genotypes visualized on an agarose gel. 

 

 cDNA با استفاده از  FAD2  ،Real-Time PCRو    SADهای  برای ارزیابی بیان ژن    Real-Time PCR  نتایج 

ها بوده و  دهنده افزایش منظم سیگنال فلورسانس با پیشرفت چرخه نمودارهای تکثیر نشان شده انجام شد.  استخراج  RNA حاصل از

 SAD )الف( و ژن FAD2 ، ژناست نشان داده شده 3ل  طور که در شککنند. همانبودن واکنش را تأیید می صحت و اختصاصی

 کند.را تأیید می  PCR و دقت واکنش cDNA )ب( هر دو الگوی تکثیر قابل تکرار و منظم دارند که کیفیت بالای

تنها یک  PCR طوری که هر محصول(، به 4ل ای بودند )شک)ب( تک قله  SAD)الف( و  FAD2های نمودارهای ذوب ژن

ای بیانگر اختصاصیت کامل تکثیر و عدم تشکیل محصولات جانبی یا پرایمر دیم  داد. این الگوی تک قلهپیک مشخص نشان می

 Real-Timeنتایج نشان داد که    .کندرا تأیید می  PCR و واکنش cDNA است، که موفقیت طراحی آغازگرها و کیفیت بالای

PCR  های  قادر به سنجش دقیق و اختصاصی بیان ژنFAD2    وSAD  های تکثیر در گیاهان گلرنگ تحت تنش شوری است. داده

ها را تأیید کرده و امکان مقایسه کمی بیان ژن PCR ای، صحت واکنش و اختصاصی بودن محصولاتهای ذوب تک قلهو منحنی

را در   Real-Time PCR ها عملکرد قابل اعتماد و تکرارپذیر روشسازد. این یافته ها و تیمارهای مختلف را فراهم میبین نمونه 

 کنند.های کلیدی مسیر سنتز اسیدهای چرب تأیید می ارزیابی تغییرات بیان ژن 

نشان داد    Real-Time PCRهای  تحلیل داده    تحت تنش شوری در دو رقم گلرنگ FAD2 بیان نسبی ژن

مولار، هر دو میلی  100تحت شوری متفاوت است. در تیمار    Aدر دو رقم گلدشت و لاین    FAD2(، که بیان نسبی ژن  2)جدول  

رقم افزایش اولیه بیان را نشان دادند که بیانگر پاسخ سازگارانه گیاه برای حفظ سیالیت غشاهای سلولی و افزایش سنتز اسیدهای 

برابر شاهد    25/2در گلدشت همچنان افزایشی و حدود   FAD2 مولار، بیانمیلی  200ویژه لینولئیک اسید است. در  چرب غیراشباع به 

به    A  لاین بود، در حالی که در نسبی  نشان   72/0کاهش  نتایج  ابرابر کنترل مشاهده شد،  تدریجی در مسیر سنتز  دهنده  ختلال 

 A  لاین برابر شاهد افزایش بیان داشت، در حالی که  6/3مولار، گلدشت بیش از  میلی  300اسیدهای چرب غیراشباع است. در تیمار  
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، که احتمالاً ناشی از آسیب اکسیداتیو و اختلال مسیر سنتز اسیدهای چرب  (2)جدول  برابر کنترل نشان داد  26/0کاهش شدیدی به 

 و تحمل تنش شوری دارد.  FAD2 ن  دهند که رقم گلدشت توانایی بیشتری در تنظیم بیادر شوری شدید است. این نتایج نشان می 

 

 

 

 SADو )ب( ژن  FAD2؛ )الف( ژن Real-Time PCRنمودار تکثیر . 3شکل 

Figure 3. Real-Time PCR amplification curves; (a) FAD2 gene and (b) SAD gene. 

 

 ،C18:1) است که مسئول تبدیل اسید اولئیک Δ12 سچوراتازیک دی  FAD2  (Fatty Acid Desaturase 2)  ژن

باشد. این مرحله، یکی از نقاط کلیدی در مسیر بیوسنتز اسیدهای  در گیاهان می غیراشباع(پلی ،C18:2) به اسید لینولئیک مونواشباع(

می  شمار  به  غیراشباع  انعطاف چرب  و  با سیالیت  مستقیماً  غیراشباع  اسیدهای چرب  سایر  و  اسید  لینولئیک  زیرا سطح  پذیری  رود، 

 . (Dar et al. 2017)کند های محیطی ایفا میهای فیزیولوژیکی گیاه به تنش غشاهای سلولی مرتبط است و نقش مهمی در پاسخ

 الف

 ب
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شوند.  مواجه می (-Cl) و کلرید (+Na) های گیاهی با اختلال در هموستاز یونی و تجمع سدیمدر شرایط تنش شوری، سلول

ها  کند. اولاً، عملکرد پمپسیالیت بالای غشا، ناشی از محتوای بالای اسیدهای چرب غیراشباع، چندین مکانیسم دفاعی را تسهیل می

یابد، که به خروج سدیم و حفظ تعادل  بهبود می H+-ATPase و Na+/H+ antiporter ممبران مانندهای یونی ترنس و ناقل 

. ثانیاً، اسیدهای چرب غیراشباع با دارا بودن باندهای دوگانه، از سخت و شکننده شدن  (Li et al. 2023)کند  یونی سلول کمک می

اکسیداتیو جلوگیری می استرس  پروتئینغشا در شرایط  امکان حفظ ساختار  و  و کانالکنند  فراهم میها  را  یونی  ثالثاً، های  آورند. 

کننده فشار  اکسیدانی و مسیرهای تنظیمهای مربوط به تنش، از جمله فعال شدن مسیرهای آنتیپذیر انتقال سیگنالغشاهای انعطاف

 . (Yang et al. 2011)کنند اسمزی، را تسهیل می

و در نتیجه افزایش تولید اسید لینولئیک، یک مکانیزم سازگاری فیزیولوژیکی مستقیم در   FAD2 بنابراین، افزایش بیان ژن

های یونی، سدیم  دهد تا با حفظ انعطاف غشا و عملکرد بهینه پمپرود. این فرایند به سلول اجازه می مواجهه با شوری به شمار می

 خارج کرده و هموستاز یونی را حفظ کند، که این امر مستقیماً با بهبود تحمل گیاه به تنش شوری مرتبط است. ااافی را 

با بهبود تحمل به شوری مرتبط   FAD2 نشان داد که افزایش بیان Arabidopsis مطالعات مشابه در گیاه آفتابگردان و 

های گیاهانی  تحت شرایط شوری، مشابه یافتهA در لاین  FAD2 کاهش بیان ژن .(Im et al. 2002; Li et al. 2023)است 

تواند منجر به کاهش محتوای اسیدهای چرب غیراشباع و کاهش سیالیت غشا و تحمل به تنش  با تحمل پایین به شوری است و می 

  FAD2 های ژنیاند که پاسخمطالعات مختلف نشان داده.  (Kargiotidou et al. 2008; Chen et al. 2017)شوری شود  

ها و ارقام مختلف متفاوت است و برخی ارقام توانایی تنظیم بیان این ژن و سازگاری با شوری را بهتر از تحت تنش شوری در گونه 

 . (Zhang et al. 2009; Yang et al. 2024)سایر ارقام دارند 

نشان   Real-Time PCR نتایج   لاین  Aتحت تنش شوری در دو رقم گلدشت و    SADنتایج بیان نسبی ژن  

 100الگوی متضادی دارد. در تیمار شاهد )  A  لاین تحت تنش شوری در دو رقم گلرنگ گلدشت و SAD داد که بیان نسبی ژن

برابر    64/0در گلدشت به   SAD مولار، بیانمیلی   200مولار( سطح بیان هر دو رقم در حد پایه بود، اما با افزایش شوری به  میلی

  0/ 38در گلدشت به   SAD مولار، بیانمیلی  300برابر افزایش یافت. در تیمار    51/1ه  ب  Aلاین   کنترل کاهش یافت، در حالی که در

 برابر( رسید.   06/2بیش از دو برابر کنترل ) A لاین و در

دهنده تغییر مسیر متابولیکی به سمت تولید اسیدهای چرب غیراشباع با درجه  در گلدشت احتمالاً نشان SAD کاهش تدریجی

طور کلی، این نتایج کند. به، تولید اسید لینولئیک و حفظ سیالیت غشاها را تسهیل میFAD2 بالاتر است و همزمان با افزایش بیان

تحت شوری است و    Aلاین   در SAD در گلدشت و افزایش مداوم FAD2 و افزایش   SAD حاکی از الگوی مکمل کاهش

 (.3سازد )جدول های ژنتیکی در پاسخ به تنش شوری بین دو رقم را برجسته می تفاوت

یکی از گیاهان روغنی باستانی است که به دلیل  (.Carthamus tinctorius L) گلرنگتوان بیان داشت که  در مجموع می

. نسبت  (Askew 2000)ای دارد ریشه عمیق، تحمل نسبی به خشکی و تولید روغن غنی از اسید لینولئیک، اهمیت زراعی و تغذیه 
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 .Askew 2000; Dar et alاست ) FAD2 و SAD های کلیدیاسید لینولئیک به اولئیک در ارقام مختلف تحت کنترل ژن

2017) . 

 

 

 

 SADو )ب( ژن  FAD2؛ )الف( ژن Real-Time PCRنمودار ذوب  .4شکل 

Figure 4. Real-Time PCR melting curves; (a) FAD2 gene and (b) SAD gene. 

 الف

 ب
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 و انحراف معیار در تیمارهای شوری برای دو رقم گلرنگ  FAD2 (2^-ΔΔCt) بیان نسبی ژن. 2جدول 

Table 2. Relative expression of the FAD2 gene (2^-ΔΔCt) and standard deviation under 

salinity treatments for two safflower genotypes. 
 (mM) تیمار شوری

salinity treatment (mM) 

 رقم

Genotype 

 میانگین 

Mean 

 انحراف معیار
Standard deviation  

Relative Expression 

(2^-ΔΔCt) 

 گلدشت 100

Goldasht 

0.57 0.036 1 

A لاین 

A line 

2.43 0.026 1 

 گلدشت 200

Goldasht 

1.28 0.0058 2.25 

A لاین 

A line 

1.75 0.0346 0.72 

 گلدشت 200

Goldasht 

2.08 0.021 3.65 

A لاین 

A line 

0.63 0.021 0.26 

 

 های مختلف شوری در دو رقم گلرنگ ( در غلظت 2^-ΔΔCt) SAD بیان نسبی ژن. 3جدول 
Table 3. Relative expression of the SAD gene (2^-ΔΔCt) at different salinity concentrations 

in two safflower genotypes. 

 (mM) تیمار شوری

salinity treatment (mM) 

 رقم

Genotype 

 میانگین 

Mean 

 انحراف معیار
Standard deviation  

Relative Expression 

(2^-ΔΔCt) 

 گلدشت 100

Goldasht 

2.7 0.017 1 

A لاین 

A line 

0.8 0.01 1 

 گلدشت 200

Goldasht 

1.72 0.017 0.64 

A لاین 

A line 

1.21 0.01 1.51 

 گلدشت 300

Goldasht 

1.04 0.01 0.38 

A لاین 

A line 

1.65 0.01 2.06 

 

ای بر رشد، فتوسنتز و ترکیب لیپیدی گلرنگ دارد. پاسخ مولکولی مهم شامل تغییر در مسیر سنتز تنش شوری اثرات چندگانه 

آنزیماسیدهای چرب و   تعیین میتنظیم فعالیت  را   ;Hąc-Wydro and Wydro 2007)  کنندهایی است که سیالیت غشاها 

Leekumjorn et al. 2009; Srivastava et al. 2014; Arif et al. 2020) پذیری غشا  . اسید لینولئیک باعث حفظ انعطاف

 Hąc-Wydro and) دهدکه افزایش اسید استئاریک سیالیت غشا را کاهش می شود، در حالیو جلوگیری از آسیب اکسیداتیو می 

Wydro 2007)ژن . SAD کند واستئاریک را به اولئیک تبدیل می FAD2 کند؛ بنابراین تغییرات اولئیک را به لینولئیک تبدیل می

 . Dar et al. 2017))  کننده پاسخ به شوری استبیان این دو ژن تعیین
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لینولئیک، نسبت اسید  در ارقام غنی از   SAD و کاهش یا ثابت ماندن FAD2 اند که افزایش بیانمطالعات پیشین نشان داده

اسید    ، در شوری شدید SAD کند، در حالی که در ارقام غنی از اولئیک، افزایش لینولئیک را بالا برده و سیالیت غشا را حفظ می 

تولید می  بیشتری  افزایش(Benitez et al. 2013; Gogna et al. 2020)کند  اولئیک  گلرنگ،  مثال، در  برای   . FAD2   و

به شوری شد     SADکاهش بهتر  لینولئیک و سازگاری  افزایش نسبت  ارقام مقاوم منجر به   ;Hernández et al. 2011)در 

Yeilaghi et al. 2012)  ،در سویا .Arabidopsis   و برنج نیز الگوهای مشابهی مشاهده شد که افزایش FAD2 با کاهش 

SAD    دهدهمراه بود و تحمل به شوری را ارتقا می (Ghars et al. 2008; Benitez et al. 2013; Ghassemi-Golezani 

and Farhangi-Abriz 2018)افزایش پیشرونده با  تحت شوری،   SAD و کاهش FAD2 . در مطالعه حاار، رقم گلدشت 

 A الگوی کلاسیک مقاوم به شوری را نشان داد که با افزایش نسبت لینولئیک و حفظ سیالیت غشا همخوانی دارد. در مقابل، لاین

این الگوی دو فازی   .به شدت افزایش یافت SAD کاهش یافته و mM  300ر  در شوری متوسط، د FAD2 پس از افزایش اولیه

 Yeilaghiمنجر به تولید بیشتر اولئیک و کاهش لینولئیک شد که از نظر کیفیت روغن نامطلوب ولی از نظر بقای گیاه مؤثر بود )

et al. 2012; Benitez et al. 2013) دهد که گلرنگ رقم گلدشت با پاسخ  . مقایسه این دو ژنوتیپ با مطالعات دیگر نشان می

های بیشتر شبیه ژنوتیپ   A  های مقاوم در سویا، کلزا و برنج است، در حالی که لاینمشابه ژنوتیپ  SAD و کاهش FAD2 افزایش

تفاوت (Yeilaghi et al. 2012; Ghassemi-Golezani and Farhangi-Abriz 2018)کند  حساس عمل می این  ها . 

های تحمل شوری است. افزایش لینولئیک در  دهنده اهمیت زمینه ژنتیکی و ترکیب پایه اسیدهای چرب در تعیین مکانیسمنشان

بیشتر به حفظ     A گلدشت با حفظ فعالیت فتوسنتزی و عملکرد کلروپلاست همخوانی دارد، در حالی که افزایش اولئیک در لاین 

 شود. تر شدن غشا منجر میبقای سلولی و سخت 

به عنوان   SAD و کاهش FAD2 محور است. افزایش  دهد که پاسخ گلرنگ به شوری چندوجهی و ژنوتیپ نتایج نشان می

تواند استراتژی بقای ارقام  در شوری شدید می SAD کند، در حالی که افزایشمکانیسم محافظتی کلاسیک در ارقام مقاوم عمل می

تواند مبنایی برای  دهد، بلکه میهای مولکولی و بیوشیمیایی گلرنگ را ارتقا می ها نه تنها درک مکانیزمتر باشد. این یافتهحساس

 .(Askew 2000; Benitez et al. 2013)اصلاح ژنتیکی و بهبود کیفیت روغن در شرایط کشت شور فراهم کند 

های کلیدی مسیر بیوسنتز اسیدهای چرب تحت تنش شوری، به  نتایج این پژوهش نشان داد که پاسخ ژن   گیرینتیجه

توانست نسبت اسید لینولئیک را  SAD و کاهش FAD2 شدت وابسته به ژنوتیپ گلرنگ است. رقم گلدشت با افزایش پیشرونده

افزایش داده، از تجمع اسیدهای چرب اشباع جلوگیری کرده و سیالیت غشا را حفظ کند، که بیانگر ایجاد تحمل متوسط و پایدار به  

به سطح   SAD پس از افزایش اولیه کاهش یافت و FAD2 الگوی دو فازی از پاسخ نشان داد؛ A شوری است. در مقابل، لاین

  ی سلول   یبقا یاستراتژ کیعنوان به  ترشیب سمیمکان نیا . بالاتری فعال شد که به افزایش اسید اولئیک و تغییر ساختار غشا منجر شد

های با ژنوتیپ A های مقاوم و لایننشان داد که الگوی گلدشت با ژنوتیپ   نتایج  روغن.  تیفیبهبود ک  یبرا  یتا راهکار  کندیعمل م

کند سازد، بلکه تأکید می ها نه تنها سازوکارهای مولکولی تحمل به شوری در گلرنگ را روشن می تر همخوانی دارد. این یافتهحساس
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تواند یک راهبرد مؤثر برای افزایش مقاومت به  می SAD و تنظیم متناسب FAD2 هایی با بیان پایدارکه انتخاب یا اصلاح ژنوتیپ

ها در مسیرهای بیوسنتز اسیدهای  با توجه به نقش گزارش شده این ژن د.  و بهبود کیفیت روغن در شرایط استرس محیطی باششوری  

 .  ها بتواند ترکیب یا نسبت اسیدهای چرب را تحت تاثیر قرار دهدرود تغییر در بیان آن انتظار می  چرب،
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