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 چکیده

سبب خسارت اقتصادي در طيف  است كههاي مهم بيمارگر گياهي از باكتري Xanthomonas جنس

 IIIزایي این جنس سيستم ترشحي نوع یكي از فاكتورهاي اصلي بيماري شود.وسيعي از گياهان ميزبان مي

كننده فعالبهافكتورهاي شند. نكمياز آن براي انتقال افكتورهاي مختلف به گياه ميزبان استفاده هاكه باكتري است

هستند كه  DNAشونده به هاي متصلپروتئيناند، شدهها شناختهزانتوموناس بيشتردر كه  (TALEرونویسي )

در پرتو . كنندميبيمارگر را مشخص-ميزبانكنش تنهایي نتيجه برهماغلب بههاي هدف با افزایش بيان ژن

مجموعه افكتورهاي ؛ TALome) تالومشناخت ها، و ژن هدف آن TALكنش افكتور برهمكننده ماهيت تعيين

و ویرایش ژنوم ميزبان با استفاده از ابزارهاي هاي حساسيت بيني ژن، پيش(یک بيمارگركننده رونویسي فعالشبه

این مقاله مروري  است.كردهها را فراهمهاي ناشي از باكتريبراي مدیریت بيماري جدیديكارهاي راهموجود 

با  Xanthomonasدر بيماریزایي و مقاومت و نيز ایجاد ارقام مقاوم به  TALساختار، نقش افكتورهاي  به

 پردازد.استفاده از اطلاعات حاصل از تالوم مي

  .هاي حساسيت، ژنتالوم ،ویرایش ژنوم: کلیدی کلمات
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 مقدمه

 هايشامل گونه Xanthomonas جنس

لپه و گونه تک 124در كه  استبيمارگر گياهي 

گونه دولپه شامل طيف وسيعي از گياهان  268

گندم، زراعي با اهميت اقتصادي بالا مانند برنج، 

فرنگي، فلفل و لوبيا مركبات، موز، كلم، گوجه

مرطوب و در مناطق گرم و  دكنميایجادبيماري 

 ,.Leyns et al)اهميت اقتصادي بالایي دارد 

1984; Chan and Goodwin, 1999; 

Parkinson et al., 2007; Parkinson et al., 

2009.) 

هاي بيمارگر گياهي براي استقرار باكتري

موفق در گياهان ميزبان باید به سطح گياه ميزبان 

سلولي بافت ميزبان شوند، به فضاهاي بين متصل

هاي كنند، مواد غذایي را كسب و پاسخحمله

كنند. آلودگي موفق دفاعي ميزبان را خنثي

هاي ترشحي اغلب به سيستمهاي ميزبان سلول

هایي را به فضاي دارد كه پروتئينباكتري بستگي

ها و/یا كنند یا پروتئينميخارج سلولي ترشح

DNA به سيتوزول سلول صورت مستقيم را به

هایي كه به داخل كنند. پروتئينميميزبان منتقل

( Effectorشوند، افكتور )ميسلول ميزبان منتقل

از هاي بيمارگر د. باكتريشونميناميده

هاي ترشحي مختلف براي اي از سيستممجموعه

كنند ميتكثير باكتري و گسترش بيماري استفاده

(Preston et al., 2005.)  یكي از فاكتورهاي

ي گياهي و هابيشتر باكتري زایياصلي بيماري

( است T3SS) IIIنوع  جانوري سيستم ترشحي

                                                           
1 Effector Triggered Immunity 

(Ghosh, 2004در باكتري .)ي زاي بيماريها

 hrpوسيله خوشه ژني به T3SS، گياهي

( كه شامل بيش از زایيحساسيت و بيماريفوق)

یافته در چند واحد رونویسي ژن سازمان 20

 ,Buttner and Bonasشود )مي ، رمزاست

2002a.)  

بر اساس آناليزهاي آزمایشگاهي و 

.citri ssp. citri X افكتور در  24، بيوانفورماتيک

 X. euvesicatoria 85-10افكتور در  ۳0، 306

(10-85 vesicatoriapv.  campestris X.) ،2۳ 

.campestrispv.  campestris X افكتور در 

33913ATCC  (Xcc)  ۳2، 8004و نيز استرین 

.oryzaepv.  oryzae X  (Xoo)افكتور در 

10331KACC، ۳۷ هاي افكتور در استرین X.

311018MAFF ) o(Xo oryzaepv.  oryzae  و
A99PXO در افكتور ۳9 و X. translucens pv. 

11055ICMPundulosa  استشدهگزارش 

(http://www.xanthomonas.org; Falahi 

b2017 ,.et alCharkhabi .)  افكتورهاي اوليه نه

سبب نقش در پرآزاري كه در نتيجه توانایي به

مقاوم هاي دفاعي خاص در گياهان القاي پاسخ

شدند هاي مقاومت متناظر شناسایيداراي ژن

(2000 ,.al etWhite پروتئين .) هاي مقاومت

هاي افكتور پاسخمحض شناسایي یک گياهان به

 Van der Hoornكنند )مي دفاعي ميزبان را فعال

and Kamoun, 2008ءشده توسط (. ایمني القا

اغلب با واكنش فوق حساسيت  1(ETIافكتور )

http://onlinelibrary.wiley.com/enhanced/doi/10.1111/j.1574-6976.2009.00192.x/#b127
http://onlinelibrary.wiley.com/enhanced/doi/10.1111/j.1574-6976.2009.00192.x/#b127
http://onlinelibrary.wiley.com/enhanced/doi/10.1111/j.1574-6976.2009.00192.x/#b127
http://onlinelibrary.wiley.com/enhanced/doi/10.1111/j.1574-6976.2009.00192.x/#b127
http://onlinelibrary.wiley.com/enhanced/doi/10.1111/j.1574-6976.2009.00192.x/#b127
http://onlinelibrary.wiley.com/enhanced/doi/10.1111/j.1574-6976.2009.00192.x/#b249
http://onlinelibrary.wiley.com/enhanced/doi/10.1111/j.1574-6976.2009.00192.x/#b226
http://onlinelibrary.wiley.com/enhanced/doi/10.1111/j.1574-6976.2009.00192.x/#b226
http://onlinelibrary.wiley.com/enhanced/doi/10.1111/j.1574-6976.2009.00192.x/#b226


1۳97، شمس بخش و همکاران  

89 

Journal of Agricultural Biotechnology; Printing ISSN: 2228-6705, Electronic ISSN: 2228-6500 

 

(HRهمراه است و پروتئين ) هاي افكتور كه

واكنش فوق حساسيت را در گياهان داراي 

هاي پروتئين، كنندپروتئين مقاومت متناظر القاءمي

 Jonesشوند )ميناميده (Avrزایي )غيربيماري

and Dangl, 2006.) 

از  یكي افكتور يهاپروتئينتوليد 

 این. است گياهي يهابيمارگر يهاویژگي

ند و شوميوارد ميزبان سلولها به پروتئين

 یمنيا سيستمدهند، مي تغييررا  گياهي فرآیندهاي

رشد  يرا برا شرایطكنند، ميرا سركوب گياه

ند. شومي بيماريفراهم و سبب گسترش  بيمارگر

مانند  تيآپوپلاس يهاكه افكتوراینبا 

شونده متصل يهاپروتئينپروتئاز و  يهاهبازدارند

سلول  خارج از ايرشتهبيمارگرهاي در  2تينيكبه 

 سيتوپلاسمي يهاافكتور ؛كنندميعمل گياهي

 يهاسيستمواسطه به گياهي بيمارگر يهايباكتر

درون به  مستقيمصورت فته بهیاتخصص ترشحي

 ,.Schornack et al) ندشوميواردميزبان سلول 

سلول ميزبان  DNAبه ها افكتوراز  برخي (.2013

رشد  يكه برارا  یيهاژن بيانو  دنشومتصل مي

. این دنكنميفعال ،بيمارگر مفيد استو گسترش 

 كننده رونویسيفعالافكتورهاي شبهگروه 

(Like Effector, -Transcription Activator

TALE) شوند.ميناميده 

 قابل انعطاف يساختار TAL يهاافكتور

: دُمين دارندشامل سه دُمين با عملكرد مشخص 

ترشح در انتهاي آميني، دُمين مياني انتقال و 

كننده و دُمين فعال DNAشونده به متصل
                                                           

 

 يهاموتيفكه  كربوكسيلي يدر انتها یسيرونو

 (1شكل ) كندميحمل نيزرا  ياهسته یابيمكان

(Boch and Bonas, 2010). با انتهاي آميني 

در ترشح و انتقال به  IIIنوع  ترشحي سيگنال

(. پس از 1شكل دارد )سلول گياهي ميزبان نقش

 سيستمچاپرون  پروتئينشونده به متصل ناحيهآن 

 Buttner et، قرار دارد )III ،HpaB نوع ترشحي

al., 2004) .انتهاي كربوكسيلي افكتور TAL 

كوتاه  ياهسته یابيمكان نشانشامل سه 

(Nucleus Localization Site, NLS است )

كاركردي ها همه آنممكن است  كه (1)شكل 

 Szurek et al., 2001; Van den) نباشند

Ackerveken et al., 1996; Yang and 

Gabriel, 1995) حذف دو .NLS  سبب اختلال

 افكتور غيرپرآزاريو  پرآزاري يهادر فعاليت

TAL شودمي (Marois et al., 2002; Szurek 

et al., 2001; Szurek et al., 2002) .علاوه به

 يسازانتهاي كربوكسيلي با داشتن یک دُمين فعال

 (Acidic Activation Domain, AADاسيدي )

 ميزبان يهاشدن رونویسي از ژنسبب فعال

( 1شكل ) شودمي TAL يهاتوسط افكتور

(Zhu et al., 1998; Van den Ackerveken et 

al., 1996; Yang and Gabriel, 1995.) ساختار 

 يهاافكتورهمه  ویژگي تریندُمين مياني مهم

TAL  است و در اتصال بهDNA  و اختصاصيت

 از دُمين این(. 1شكل دارد )عمل آن نقش

شده حفظ بسيار اسيد آمينه ۳۳-۳5 تكرارهایي با

نيمي از یک تكرار است كه پس از آن شدهتشكيل

2 Chitin-binding proteins 

http://onlinelibrary.wiley.com/enhanced/doi/10.1111/j.1574-6976.2009.00192.x/#b103
http://onlinelibrary.wiley.com/enhanced/doi/10.1111/j.1574-6976.2009.00192.x/#b103
http://onlinelibrary.wiley.com/enhanced/doi/10.1111/j.1574-6976.2009.00192.x/#b103
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(Half repeat )( وجود داردBonas et al., 

1989; Hopkins et al., 1992; Yang and 

Gabriel, 1995.) 

ناشي  TALفرد افكتورهاي امتياز منحصربه

اسيد  ۳۳-۳5هاي از اختصاصيت عملكرد موتيف

 DNAشونده به در دُمين متصل اي تكراريآمينه

هر تكرار  1۳و  12 موقعيتهاي اسيدآمينهاست. 

تنوع هاي درون تكرار نسبت به سایر موقعيت

مختلف  TALدارند و نيز در افكتورهاي بيشتري 

ي هااسيد آمينهجفت اند. این دو تكرار متفاوت

-Repeat Variable Diمتغير هر تكرار )

residues, RVDشوند )مي( ناميدهBogdanove 

et al., 2010 افكتورهاي .)TAL  مختلف در

تفاوت دارند. مثلاً  RVDsتعداد تكرارها و توالي 

AvrBS3  تكرار كامل و یک نيم تكرار  1۷داراي

تكرار  Tal4b، 15یا افكتور  است RVD 18و 

دارد  RVD 16كامل و یک نيم تكرار و 

(Schornack et al., 2008; Falahi Charkhabi 

et al., 2017a.)  هرRVD  به یک نوكلئوتيد

 Moscou andشود )متصل ميخاص 

Bogdanove, 2009; Boch et al., 2009 ؛)

یا  Gبه  C، NNبه  A، HDبه  NIترتيب اینبه

NK  وNG  بهT ؛ شوندمتصل ميNS تواند مي

. به توالي (1)شكل  شودبه چهار نوكلئوتيد متصل 

هاي RVDكه توسط  (Promoterانداز )راه

متصل شناسایي و افكتور به آن  TALافكتور 

EBE ( Binding Effectorتوالي  ،شودمي

Element2010; ) گویند( مي., et alMorbitzer 

Miller et al., 2011; Mak et al., 2012; 

Streubel et al., 2012). 

 در بسياري از TALي هاافكتور

اند. شدهشناخته هانه همه آنو - هازانتوموناس

جزء اصلي از مجموعه  TALي هاافكتورین بنابرا

نيستند اما در  .Xanthomonas sppي هاافكتور

ي داراي جهش در هابرخي از موارد در استرین

یابد كه ميشدت كاهشپرآزاري به taleي هاژن

اصلي  TALافكتور  نامبه هایيTALEچنين 

(Major TALE )شوند )ميناميدهYang and 

White, 2004; White and Yang, 2009.) 

كردن گياهان ميزبان هنگام آلودهبهها زانتوموناس

عنوان گروه مهمي از را به TALافكتورهاي 

 كنند.ميفاكتورهاي پرآزاري بيان

بيمارگر  PthXo1و  avrXa7افكتورهاي 

Xoo ،PthA  بيمارگرX. citri ssp. citri  و

TALE1  بيمارگرX. axonopodis pv. 

manihotis CFBP1851  در رشد باكتري و بروز

 ;Bai et al., 2000دارند )علائم بيماري نقش

Castiblanco et al., 2013; Swarup et al., 

1991; Yang and White, 2004 .) افكتورPthA 

براي ایجاد بيماري  X. citri ssp. citriباكتري 

شدن و شانكر مركبات لازم و براي تقسيم، بزرگ

 Bruningsهاي ميزبان كافي است )سلولمرگ 

and Gabriel, 2003; Duan et al., 1999.) 

 .X.axonopodis pv در بيمارگر TAL20افكتور 

manihotis 668 سوختگي كافي براي ایجاد آب

همين بيمارگر فقط  TAL14كه در حالياست؛ 

دارد و در ایجاد علائم در رشد باكتري نقش

 (.Cohn et al., 2014ندارد )بيماري نقش
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 ,Transcription Activator-Like Effectorsکننده رونویسی )فعالهای شبهساختار افکتور -1شکل 

TALE) (Schornack et al., 2013). 

Figure 1- Transcription Activator-Like Effectors (TALE) structure (Schornack et al., 

2013). 
 

 X. oryzaeبيمارگر  Tal2gصورت همينبه

pv. oryzicola (Xoc)  در گسترش طول زخم و

دارد سوختگي و نه در رشد باكتري نقشآب

(Cernadas et al., 2014 افكتور .)AvrB6  در

 بروز در X. citri ssp. malvacearumبيمارگر 

رشد باكتري  ميزان ولي در ،داردسوختگي نقشآب

 .(Yang et al., 1994ندارد )نقشدر پنبه 

فاكتور اصلي پرآزاري  Tal4bو  Tal2افكتورهاي 

 X. translucens pv. undulosaبيمارگر 

ICMP11055 (Alizadeh and Rahimian, 

هستند و نواري باكتریایي برگ گندم عامل  (1989

دارند سوختگي نقشدر پرآزاري و ميزان آب

(Falahi Charkhabi et al., 2017b ) و افكتورهاي

TAL زایي یا تأثيري در بيماريها كه جهش آن

، نيز بارها در منابع پرآزاري بيمارگر ندارد

 ,.Bai et al., 2000; Cernadas et alاند )ذكرشده

2014; Yang et al., 1996 .) 

كنش با محض برهمبه TALغالباً افكتور 

( به هسته importin αایمپورتين آلفا )پروتئين 

متصل ژن هدف  EBEشود و به توالي ميمنتقل

 ،كمک سيستم رونویسي ميزبانشود، سپس بهمي

 سبب و دهدميافزایش را هاي حساسيتژن بيان

(.  et alBogdanove ,.2010) شودمي زایيبيماري

محض تزریق از به TALممكن است افكتور 

T3SS در سيتوپلاسم هاي مقاومت پروتئين توسط

شود. براي مثال پروتئين مقاومت ميزبان شناسایي
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Bs4  تكرارهاي غني از لوسين و  باگوجه فرنگي

 Nucleotide) جایگاه اتصال به نوكلئوتيد

Binding site-Leucine-Rich Repeat, NB-

LRR )4 افكتورAvrBs  شكل كند ميشناسایيرا(

2) (2005 .,et alSchornack از آن .)یي كه جا

Bs4ي فاقد ها، آللNLS  یاAAD  را نيز

، (Schornack et al., 2006) دهدميتشخيص

 افكتور ساختار Bs4 پروتئين رسدمينظربه

AvrBs4 این كند و ميشناسایي در سيتوپلاسم را

 عنوان افكتوربه AvrBs4مقاومت به عملكرد 

TAL هدف را ، كه با ورود به هسته بيان ژن

 ,.Bogdanove et al) ندارديبستگ دهد،ميافزایش

 .(2)شكل  (2010

كنش با محض برهمبه TALافكتور 

شود و مي( به هسته منتقلimp αایمپورتين آلفا )

شود، سپس متصل ميمتناظر خود  EBEبه توالي 

، 20UPAهاي حساسيت متناظر مانند ژن

3N8Os ،1γOsTFIIA 1 وOsTFX را 

 )شكل شودمي بيماري ایجاد سبب و كندميفعال

 سيستم اجزاي از یكي در تغيير گاهي (.2

 مانع (2 شكل ؛اي)قهوه 5xa مانند گياه رونویسي

 پليمراز RNA مجموعه به TAL افكتور اتصال

II مانع نتيجه در و (2 شكل )قرمز؛ گياه 

 در تغيير این كه شودمي حساسيت ژن شدنفعال

براي مثال  شود.منجرمي مقاومت ایجاد به نهایت

 زیرواحد یافتهجهش شكل كه 5xaژن مقاومت 

 ،است IIA (γTFIIA) رونویسي فاكتور گاماي

 سبب 5AvrXa افكتور با كنشبرهم عدم سبببه

 شودمي برنج برگ بلایت بيماري به مقاومت

 ایجاد مواردي در (. et alIyer,. 2004) (2)شكل 

ژن هدف مانع اتصال  EBE توالي در جهش

و در نتيجه ایجاد مقاومت  TALافكتور 

برنج  13xaژن مغلوب  مثالبراي شود. ميمنجر

نام: )هم 3N8Osهاي ژن حساسيت آلل)

13Xa)) با كه TALE  1متناظرPthXo 

با داشتن  ها. این ژن(2)شكل شود نميفعال

 Chu et) شوندميتفكيک هاي متفاوتاندازراه

al., 2006; Yuan et al., 2009) .اندازراه 

3N8Os 1 كاركردي توالي حاويPthXoEBE 

 توالي این 13xaهاي كه ژنوتيپاست؛ در حالي

در برخي از  (.al et Romer,. 2010) ندارند را

داراي توالي هاي عامل مقاومت گياهان مقاوم ژن

EBE و افكتور  هستند خود اندازراه درTAL  با

 ژن كردنفعال جايبه EBEتوالي اتصال به 

 كه كندميفعال را مقاومت ژن یک حساسيت

 به ميزبان مقاومت نيز كنشبرهم این نتيجه

برنج  27Xaفلفل و  3Bsهاي ژن است. بيمارگر

را  AvrXa27و  AvrBs3ي هاترتيب افكتوربه

 Gu et al., 2005; Romer et) كنندميشناسایي

al., 2007; Romer et al., 2009ي ها(. این ژن

ي متمایز و اختصاصي هامقاومت حاوي موتيف

عنوان خود هستند كه به اندازراهدر  افكتور

كنش برهم و بااند شدهشناخته EBEي هاجعبه

 فعال متناظر يهاTALE مستقيم با فيزیكي

 et alRomer ,.2007 ;( )2شوند )شكل مي

b2009., et ala; Romer 2009., et alRomer .) 

ي حساسيت هابرخي از نخستين ژن

، شوندميفعال TALEشده كه توسط شناخته
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هستند  MtN3/saliva/SWEETاعضاي خانواده 

 ,.Yang et al., 2006; Liu et al) (۳شكل )

ي غشایي را هاپروتئين ها(. این ژن2011

، پيري، پاسخ به یشيكنند كه در نمو زاميرمز

دارند قندها نقشیون و/یا ها و انتقال تنش

(Yuan and Wang, 2013.)  دو عضو از خانواده

MtN3/saliva/SWEET  گلوكز و سوكروز را از

سبب همين، بهكنندميسلول گياهي منتقل

SWEET ميناميده( شوندChen et al., 2012.) 

 SWEETژن یک مختلف بيان  TALافكتورهاي 

را  SWEETیا اعضاي مختلف یک خانواده 

 Yang et al., 2006; Antony etكنند )ميفعال

al., 2010.) 

متفاوت در  TALEبراي مثال چهار 

بيان ژن  Xooهاي مختلف استرین

OsSWEET14 كنندميرا در برنج فعال 

(Antony et al., 2010; Yu et al., 2011; 

Streubel et al., 2013 و با انتقال قند به خارج )

تكثير باكتري از سلول احتمالاً موجب افزایش 

 TAL20افكتور  (.Boch et al., 2014شوند )

، X. axonopodis pv. manihotisهاي استرین

عامل بلایت باكتریایي كاساوا بيان ژن حساسيت 

MeSWEET10a كند )ميرا فعالCohn et al., 

 .Xبيمارگر  Avrb6، افكتور (. به علاوه2014

citri ssp. malvacearum  نيز ژن حساسيت

GhSWEET10 كند )ميءرا القاCox et al., 

سولفات را به  ،هادهندهگروه دوم انتقال (.2017

كنند. بيان ژن ميداخل سلول گياه منتقل

عامل  g2Talتوسط افكتور  ۳دهنده سولفاتانتقال

 شودميء( القاXocنواري برگ برنج )

(Cernadas et al., 2014.)  در یک استرین

سوختگي و گسترش آب tal2gیافته جهش

 Cernadasشود )ميترشحات باكتري كمتر دیده

et al., 2014سولفات رشد  كه(؛ ولي اینXoc  را

دهنده سولفات یا القاي انتقال كنددر گياه مهارمي

، مشخص نيست نقش كمتري در بيماري دارد

(Cernadas et al., 2014.)  گروه بزرگ دیگري

فاكتورهاي رونویسي  TALEي هااز هدف

ي هدف ها( كه ممكن است ژن۳هستند )شكل 

یک  كردنباشد زیرا فعال TALEي براي اویژه

ي تنظيمي هاوسيله آبشارهژن خاص ميزبان به

آغاز و براي القاي تغييرات سلولي پيچيده 

 .Xاز  AvrBs3 افكتور براي مثال .شودميتقویت

euvesicatoria مارپيچ بازي -حلقه-بيان مارپيچ

(basic helix-loop-helix, bHLH فاكتور )

ترتيب ینا، بهكندميرا فعال UPA20رونویسي 

 هاي( سلولHypertrophyیي )آساسبب غول

 (.Kay et al., 2007شود )فلفل و توتون مي

                                                           
3 Sulfate transporter 
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 im. در شرایط حساسیت و مقاومت گیاه( TALE) کننده رونویسیفعالشبه یهاافکتور نقش -2شکل 

α : ایمپورتین آلفا؛EBE: 20 ؛افکتور اتصال جایگاهUPA ،3N8Os ،1γOsTFIIA 1 وOsTFX و S: 

 .(al et Bogdanove,. 2010) مقاومت عامل ژن :R Executor حساسیت؛ هایژن

Figure 2- Trascription Activator-Like Effctors (TALE) roles in plant resistance and 

susceptibility. imp α: impotrin α; EBE: Effector Binding Element; UPA20, Os8N3, 

OsTFIIAγ1, OsTFX1 and S: Susceptiblity genes; Executor R: Executor R gene 

(Bogdanove et al., 2010). 

 

یي آسااست كه غولنشدهاگرچه مشخص

 .Xبه پرآزاري  UPA20شده توسط القاء

euvesicatoria تاكنون كندميروي فلفل كمک ،

ها در شانكر یي و افزایش تعداد سلولآساغول

 X. citri ssp. citriاز  مركبات ناشي

، شانكرهاي ین بيمارياست. در اشدهمشاهده

و  شدن اپيدرمسبب پاره TALEالقاءشده توسط 

ي از سطح گياه و در نهایت باكتر افزایش تراوش

 Brunings andشود )افزایش انتشار باكتري مي

Gabriel, 2003 با تشكيل (. چنين شانكرهایي كه

بيمارگر  TALEوسيله چند بهاند، جوش همراه

Xc كه هر كدام بيان فاكتور رونویسي  شودالقاءمي

CsLOB1 كنندميرا فعال (Hu et al., 2014; Li 

et al., 2014 افكتور .)AvrHah1 هاي استرین

X. gardneri  فاكتور رونویسيbHLH  را

بيان ژن پكتات لياز را كند كه آن هم ميفعال

دهد كه براي ایجاد آبسوختگي در لكه ميافزایش

 Schwartzفرنگي لازم است )باكتریایي گوجه 

et al., 2017 .) 

 بيمارگرهاي در بسياري يهاافكتور

با مهار سيستم دفاعي شدت بيماري را  مختلف

(. Dou and Zhou, 2012دهند )ميافزایش

 Xocبيمارگر  TAL11aو  TAL6ي هاافكتور

ي داراي ژن هادر برنج AvrXa7 افكتور تشخيص

EBE 

EBE 
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 Ji etكنند )ميرا سركوب Xa7مقاومت متناظر 

al., 2014 این نخستين گزارشي است كه .)

ي هاعنوان مهاركنندهها بهTALEدهد مينشان

ي هایافتهكنند. جهشميسيستم دفاعي عمل

كه فاقد دُمين  TAL11aو  TAL6حذفي 

توانند ، نميي كربوكسيلي هستندكننده انتهافعال

كه توسط را  Xa7واسطه به واكنش دفاعي

AvrXa7 كنند. این نتایج نشان، مهارشودميالقاء 

ي ميزبان هایسي ژنشدن رونودهد كه فعالمي

براي مهار سيستم  TAL11aو  TAL6وسيله به

ي ميزباني هدف هااند. هنوز ژندفاعي لازم

TALE اند.نشده، شناختهكنندميكه دفاع را مهار 

 دهد،نشان مي ۳طور كه شكل همان

هاي هدف را زانتوموناس ژن TALافكتورهاي 

ها در تكثير یا در گياه ميزبان كه برخي از آن

كنند. مي القاء ،دارندگسترش باكتري نقش

 شده در چهار گروه قرارهاي شناختههدف

(؛ Transportersها )دهندهانتقال( 1گيرند. )مي

وقتي توسط  IIIدر كلاد  SWEETپنج ژن 

 TALEافكتورهاي طبيعي یا سنتزشده 

، شرایط را براي رشد باكتري شوندميفعال

و  OsSWEET11ولي تنها براي  ،كنندميفراهم

OsSWEET14  افكتورهايTAL  القاءكننده

است و انتقال سوكروز و گلوكز به شدهشناخته

و  OsSWEET11فضاي بين سلولي تنها توسط 

OsSWEET14 است. به احتمال زیاد شدهثابت

PthXo2 ،OsSWEET12 ( 2كند. )را القاءمي

است كه ژن شدهبينيپيش؛ miRNAپایداري 

( را MTترنسفراز )، یک متيلOsHEN1هدف 

 miRNAمولكول  ۳ˊكند كه ریبوز انتهاي ميرمز

(. فاكتور رونویسي عمومي ۳كند. )ميرا متيله

(General Transcription Factor, GTF ؛) براي

 یافتهجهش شكل كه 5xaمثال ژن مقاومت 

 IIA (γTFIIA) رونویسي فاكتور گاماي زیرواحد

 5AvrXa افكتور با كنشبرهم عدم سبببه ،است

 برنج برگ بلایت بيماري به مقاومت سبب

رود ژن مقاومت كه انتظار ميدر حالي شود.مي

5xa چند عملكرد TALE ممكن ،كندرا مختل 

شود. ژن  TALE یک عمل مانع تنها 5xa است

5xa یک و دارد قرار پنج كروموزوم روي 

فاكتور رونویسي  γمتفاوت از زیرواحد  جایگزین

TFIIA فاكتور رونویسي (. 4كند. )ميرا رمز

(Transcription Factor, TF ؛ افكتورهاي)

TAL هاي مختلف زانتوموناسمربوط به استرین 

 basicهاي فاكتورهاي رونویسي خانواده

leucine zipper domains (bZIP)مارپيچ ،-

 lateral organ( یا bHLHمارپيچ )-حلقه

boundaries (LOBرا القاءمي ) ًكنند كه احتمالا

هاي القاءشده ثانویه متعدد از طریق ژن

، †. كنندایجادمياي را هاي پيچيدهفنوتيپ

، #دهد. مي( را نشانSهاي حساسيت )ژن

 ,*PthAبسيار نزدیک ) TALEكم چهار دست

PthAw, PthA4, PthAبه یک توالي اتصال ) 

 CsLOB1انداز ژن ( مشابه در راهEBE) افكتور

 TalCبه افكتور  Xcدر  TalC، §شوند. متصل مي

 مرتبط نيست. Xooبيمارگر 

( كه با TALomeشناخت تنوع تالوم )

یابي ژنوم باكتري یا جستجو در استفاده از توالي



(1۳97 پاییز، ۳، شماره 10مجله بیوتکنولوژی کشاورزی )دوره   

96 
Journal of Agricultural Biotechnology; Printing ISSN: 2228-6705, Electronic ISSN: 2228-6500 

 

نيازهاي از پيش ،شودميكتابخانه ژنومي انجام

كار مؤثر براي ایجاد براي طراحي راهضروري 

مقاومت است. پس از آگاهي از تالوم یک بيمارگر 

بيني و هاي حساسيت پيشخاص لازم است ژن

تأیيدشوند. هر ژن ميزبان كه براي باكتري مفيد 

یک ژن حساسيت بالقوه تواند ، مياست

عنوان یک كاندیدا تواند بهو مي شودمحسوب

 ،از این ميان شود.كارهاي اصلاحي لحاظراهبراي 

 TALهاي حساسيتي كه هدف افكتورهاي ژن

براي ایجاد مقاومت پایدار و  ،مختلف قرارگيرند

  ند.تربا دامنه وسيع مناسب

 

 
 . (Boch et al., 2014) (TALEکننده رونویسی )فعالهای افکتورهای شبههدف -۳شکل 

Figure 3- Trascription Activator-Like Effctors (TALEs) targets (Boch et al., 2014). Xoo: 

Xanthomonas oryzae pv. Oryzae; Xoc: X. oryzae pv. Oryzicola; Xcv: X. campestris pv. 

Vesicatoria (X. euvesicatoria); Xc: X. citri ssp. Citri (Boch et al., 2014). 

 

افكتورهاي  EBE تواليتوانند با ها مياین ژن

TAL  كه هر جایياز آن شوند.تركيباصليRVD، 

كند و از سوي دیگر ميیک نوكلئوتيد را شناسایي

برابر  ۳00بيان یک ژن را گاهي تا  TALافكتورهاي 
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توان با استفاده از اطلاعات بيان مي ،دهندميافزایش

 RVDو نيز توالي ( Microarrayیا  RNA-seq)ژن 

وقتي كه ژن  را پيدا كرد. EBEتوالي  ،افكتور

، شدشناسایياصلي  TALافكتور هدف حساسيت 

براي شناسایي پلاسم ژرممرحله بعدي غربال 

 جهش)براي مثال  حساسيت عدمهاي طبيعي آلل

كارهاي ویرایش استفاده از راه یا (EBE توالي در

 شناسایيژنوم براي ایجاد مقاومت است. پس از 

منظور پيشگيري از اتصال افكتور بهژن حساسيت 

TAL  جایگاهEBE  نوكلئازهاي مبتني ز استفاده ابا

یا TALE (TALE Nuclease, TALEN )بر 

 9Cas (Clustered Regularly-كریسپر

-Interspaced Short Palindromic Repeats

-CRISPR; 9-associated protein-CRISPR

Cas9 )ممكن تغييرات شود كه این ميویرایش

بيان ژن حساسيت در  اختلالاتي در تنظيماست 

ميزبان ایجادكند؛ بنابراین باید چند واریانت 

شوند.  غربال هاي مطلوبواریانتایجادشود و 

كنش تنهایي نتيجه برهماغلب به TALافكتورهاي 

 ,.Boch et alكنند )ميبيمارگر را مشخص-ميزبان

كردن این افكتورها با فعال كه است بدیهي(. 2014

عنوان فاكتورهاي به ،یک ژن مقاومت متناظر

 ;Gu et al., 2005كنند )ميزایي عملغيربيماري

Römer et al., 2007; Tian et al., 2014)  در

كه ژن حساسيت را  TALافكتورهاي  كهحالي

دارند. یک  زایي، نقش مهمي در بيماريكنندميالقاء

 Xoo PXO99Aبيمارگر  PthXo1نمونه افكتور 

یک  OsSWEET11است كه بيان ژن حساسيت 

هاي قند را دهندهعضو از خانواده انتقال

هاي . آلل(Yang et al., 2006) دهدميافزایش

OsSWEET11  كه فاقدEBE  افكتورPthXo1 

 ;Chu et al., 2006اند )هستند، به بيماري مقاوم

Yang et al., 2006; Yuan et al., 2009 .) در

هاي مختلف از استرین TALحقيقت پنج افكتور 

 SWEET (OsSWEET11-15) هاي حساسيتژن

 Yang et al., 2006; Antony etكنند )ميرا فعال

al., 2010; Romer et al., 2010; Yu et al., 

2011; Streubel et al., 2013; Richter et al., 

با یكي از دو روش حذف  ایجاد مقاومت (.2014

ژن حساسيت  اندازراهاز  TALEجایگاه هدف 

هدف  يهایگاهكردن جااضافه یاشده شناخته

TALE  كننده مقاومت ي فعالهاژن اندازراهبه

هاي تله كردن ژنفعال(. 4شكل شود )ميانجام

در  TALE به ین نوع مقاومت اختصاصيترمعمول

وسيله به قابل القاء اندازراهطبيعت است و از یک 

TALE ( و یک ژن عامل مقاومتExecutor 

resistance gene, E geneدست ( در پایين

 از هاي عامل مقاومتاست. ژنشدهتشكيل

 ,Resistance proteinمقاومت ) يهاپروتئين

Rprotein)  گياهي كه غالباً تكرارهاي غني از

 Dangl etاند )متفاوت، ( دارندNB-LRRلوسين )

al., 2013 ي هاپروتئين تعامل(؛R افكتورهاي  با

TAL  فقط یک  و تا كنونكمتر معمول است

یک است كه شدهشناخته NB-LRRپروتئين 

TALE دهد )را تشخيصSchornack et al., 

پيوسته  NB-LRRي هاكه پروتئين(. در حالي2004

شناسایي و دفاع ي در اشوند و نقش دوگانهميبيان

فقط در دفاع  ي عامل مقاومتهاپروتئينولي  دارند،
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یسي شدن رونومحض فعالدارند و فقط بهنقش

 . شوندميمتناظر فعال TALEوسيله یک به

 TALE  توسطشونده ي فعالاندازراهي هاتله
 ایجاد 5شيشهیط درونشرادر با تركيب مطلوب را  4

وارد گياه  ژنوم ي ایجاد مقاومت به بيمارگر بهو برا

توان مي ژنتيک. با استفاده از مهندسي شوندمي

EBEي هاها را در ژنوم گياه ميزبان در بالادست ژن

از رویكرد  ترتيبینا؛ بهكردعامل مقاومت وارد

شود. مينيز خودداري اهان تراریختتوليد گي

كه با  EBEیک نه تنها با  ي تلههاكردن ژنفعال

EBEن روش براي ، از ایشودميمتعدد انجام هاي

 Romer etاست )شدهاستفاده مقاومتوليد گياهان 

al., 2009a; Hummel et al., 2012 از این .)

با براي ایجاد مقاومت  EBEكار بسته به انتخاب راه

ي داراي هاوسيع به گروهي از زانتوموناسدامنه 

TALEاتصالبا شود. ميهاي متفاوت استفاده 

EBE هاي متفاوت براي همهTALE هاي

هاي مورد نظر مقاومت پایدارتري را در استرین

 Boch et) شودمي ایجاد متعددي هامقابل استرین

al., 2014ین نوع مقاومتشدن ا(. لازمه شكسته ،

 ي همزمان و متعدد در بيمارگر برايهاجهشایجاد 

است شده یي توسط این تله مهندسيفرار از شناسا

(Boch et al., 2014 باكتري بيمارگر .)Ralstonia 

solanacearum  ي هاداراي پروتئيننيزRipTAL 

ي ها، تله(de Lange et al., 2013است )

زانتوموناس  توانند نه تنها عليهميكننده متناظر فعال

بيماري عامل  ،R. solanacearumكه عليه 

 ,.Boch et alكند )پژمردگي باكتریایي نيز عمل

                                                           
4 TALE-activated promoter traps 

 TALسه نوع ژن مقاومت به افكتورهاي  (.2014

، غالب غيرمرتبط با رونویسي هاي مغلوبشامل ژن

وابسته به غالب هاي مقاومت )كلاسيک( و ژن

 ,.Zhang et alاند )شدهشناخته TALافكتورهاي 

مقاومت مغلوب وابسته به افكتور نوع اول (. 2015

TAL مورفيسم در جایگاه هاي برنج با پليدر لاین

هاي حساسيت وجود ژن اندازراهاتصال افكتور در 

هاي نوع دوم ژن(. Hutin et al., 2015دارد )

تنها در  TALمقاومت غالب غيروابسته به افكتور 

، Bs4، گوجه فرنگي NBS-LRRژن مقاومت 

عنوان ژن مقاومت متناظر به ژن افكتور به

avrBsP/avrBs4 استهشدشناخته (Bonas et 

al., 1993; Schornack et al., 2004 نوع سوم .)

دهنده یا خاتمههاي عنوان ژنهاي مقاومت بهژن

اند شدهشناخته عامل مقاومتهاي ژن

(Bogdanove et al., 2010; Tian et al., 2014.) 

به هيچ كدام از  عامل مقاومتهاي پروتئينتوالي 

هاي مقاومت شباهت ندارد. در حقيقت این پروتئين

توالي مشابه  XA23و  XA10ها به استثناي پروتئين

( E geneعامل مقاومت )هاي یكدیگر ندارند. ژن

گيرند. گروه ها در دو گروه قرارميو محصول آن

 هایي هستند كه در نمو یایک شامل پروتئين

دارند و عملكرد آن در فيزیولوژي گياه نقش

است شدهكارگرفتهسازگاري با بيماري نيز به

(Zhang et al., 2015 گروه یک تنها شامل .)Bs3 ،

فلاوین شده حفظهاي پروتئينعضوي از خانواده 

 ;Römer et al., 2007است ) مونوكسيژناز

Exposito-Rodriguez et al., 2011; Zhao 

5 In vitro 
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ار عضو است كه گروه دو شامل چه(. 2014

آبدوست  دُمينچند هاي نسبتاً كوچک پروتئين

با و توالي مشابه  دارند 6ي بالقوهغشاگذرنده از 

شده ندارند عملكرد شناخته دارايهاي پروتئين

(Zhang et al., 2015) . پنج ژن عامل مقاومت و

، Xa27 ،Bs3ها شامل متناظر آن TALافكتورهاي 

Bs4C-R ،Xa10  وXa23 اند شدهسازيهمسانه

(Gu et al., 2005; Romer et al., 2007; Strauß 

et al., 2012; Tian et al., 2014; Wang et al., 

در گياهان داراي  TALهمه افكتورهاي  (.2015

عنوان فاكتورهاي متناظر به Eهاي ژن

 ;Mew 1987كنند )ميزایي اصلي عملغيربيماري

White and Yang, 2009 سه جفت از .)

ها در برنج متناظر آن Eهاي و ژن TALافكتورهاي 

 AvrXa27/Xa27 ،AvrXa10/Xa10اند از عبارت

رغم وجود افكتورهاي و علي AvrXa23/Xa23و 

AvrXa27  وAvrXa23 هاي در بسياري از استرین

زایي براي ، هيچ ژن حساسيت یا بيماريموجود

 AvrXa27و  AvrXa10 ،AvrXa23افكتورهاي 

 ,.Gu et alاست )نشدهدر ارقام حساس گزارش

2004; Wang et al., 2014عامل مقاومت (. ژن 

محض اتصال افكتور به توالي جایگاه اتصال به

 .شودميبيان اندازراه( در EBEافكتور )

هاي پتانسيل زیادي براي برنامه Eهاي ژن

الطيف و پایدار اصلاحي و ایجاد ارقام مقاوم وسيع

در شرایط  XA10در برنج فقط پروتئين دارند. 

معدودي است و در مقابل تعداد شدهمزرعه استفاده

                                                           
6 Hydrophobic potential membrane spanning 

domains 

-Veraاست )از نژادهاي موجود بيمارگر مؤثر بوده

Cruz et al., 2000; Mishra et al., 2013 ژن .)

Xa27 است )واردشدههاي اصلاحي به برنامهLuo 

et al., 2012; Luo and Yin, 2013هاي ( و ژن

Xa23  وXa7 هاي نيز در مرحله واردشدن به برنامه

 Perez et al., 2008; Huangاصلاحي متعددند )

et al., 2012.) هاي ژنE ابر اصطلاح با توالي كه به

اندازي كه جایگاه اتصال چند راه) ۷اندازراه

و  استدادهرونویسي را در خود جايكننده فعال

 متصل، شودميناميده (كارایي رونویسي بالایي دارد

شامل جایگاه اتصال چند . این توالي شوندمي

 TALافكتور است كه هر كدام توسط افكتورهاي 

هاي بيمارگر متناظر خاصي در جمعيت

 Romer et al., 2009a; Hummel) شوندميبيان

et al., 2012; Zheng et al., 2015.) مقاومت ژن 

Xa27  كه شامل جایگاه اتصال  اندازراهبه یک ابر

 TALو سه افكتور  Xooبيمارگر  TALسه افكتور 

شد. گياهان حاصل به چند متصل Xocبيمارگر 

 Hummel et) شدندمقاوم  Xocو  Xooاسترین 

al., 2012 .)هاي دانش دقيق از پروتئينTALE  و

هاي ، امكان طراحي تلههاعملكرد مولكولي آن

و هاي حساسيت ژن اندازراهدر  اختصاصي

را  TALEمهاركردن عملكرد پرآزاري 

توانند هاي دفاعي ميكند. چنين سيستمميفراهم

هاي طبيعي برتر باشند زیرا نسبت به سيستم

را تري با دامنه وسيعتوانند مقاومت پایدارتر و مي

 (.Boch et al., 2014كنند )فراهم

7 Super-promoter 
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هاي مهم آلودگي عنوان یكي از كانونایران به

نواري باكتریایي برگ مطرح است بيماري 

(Alizadeh and Rahimian, 1989; Alizadeh et 

al., 1995.)  تاكنون هيچ ژنوتيپ مقاومي به این

هاي بومي گندم در ایران بيماري در ژنوتيپ

 ,.Falahi Charkhabi et alاست )نشدهگزارش

بيماري شانكر مركبات نيز (. از سوي دیگر 2015

هاي جنوبي ستاناهاي مهم مركبات در از بيماري

، فارس، هرمزگان و سيستان و شامل كرمان

 ,Alizadeh and Rahimianاست )بلوچستان 

1990; Khodakaramian et al., 1999; 

Rahimian et al., 1998; Rezaei et al., 2012) 

و تاكنون منبع مقاومتي به شانكر مركبات 

 ;Gonzalez et al., 2007است )نشدهگزارش

Verdier et al., 2012; Xu et al., 2013;.)  در

هاي مقاومت اصلاح ژنتيكي گياهان معمولاً از ژن

هایي كه منبع در پاتوسيستماما  ،شودمياستفاده

ویرایش  ،استنشدهمقاومت به بيماري گزارش

به یک یا  بري را براي ایجاد مقاومتژنوم راه ميان

 (.Peng et al., 2017كند )ميچند بيمارگر فراهم

ي هاتلهدهد نشان مي 4همان طور كه شكل 

از  ،شوندفعال مي TALEشده كه توسط مهندسي

( E1 ،E2 ،E3ها؛ EBE) چند جایگاه اتصال افكتور

مشخص  TALEیک اند كه هر كدام با شدهتشكيل

كنش دارند. برهم صورت اختصاصي)قرمز( به

یي هابه ایجاد رونوشت EBE-TALEكنش برهم

شود كه ممكن است ميدار( منجر)خطوط موج

باشند. ي شروع رونویسي متمایز داشتههایگاهجا

( Exیک پروتئين عامل مقاومت )ها ین رونوشتا

د شومي یک پاسخ دفاعي را سببكنند كه ميرا رمز

و اغلب با مرگ موضعي سلول ميزبان )جمجمه( 

 ،EBEحاوي چند  كنندهي فعالهاهمراه است. تله

كنند و ميرا فراهم TALEامكان شناسایي چند 

طبيعي كه  كنندهي فعالهاترتيب احتمالاً از تلهینابه

، بهتراند. ترجمه دارند EBEمعمولاً تنها یک 

متمایز از یک عامل مقاومت ي هاهمزمان پروتئين

تر ( ممكن است به پاسخ دفاعي قوي2رونوشت )

سبب حفاظت در  و احتمالاً شودتر منجریا سریع

پروتئين عامل مقاومت یي كه یک هابيمارگرمقابل 

 براي كند.را محدودها تواند رشد آنانفرادي نمي

ي عامل مقاومت متعدد هاپيوسته از پروتئينترجمه 

ي رمزكننده متناظر هااز یک رونوشت، توالي

گيرند و با توالي رمزكننده قرارميصورت متوالي به

ویروس عامل بيماري پا و دهان  A2پپتيد كاتالتيک 

(2Aتفكيک )در این ساختار ژني یک  شوند.مي

TALE تواند سبب القاي ترجمه انفرادي مي

صورت ي متوالي رمزكننده عامل مقاومت بههاتوالي

ونيک سيستریک رونوشت پليعنوان پيوسته و به

كه سيستم  Avrي هاپروتئين( ۳شود. )پروكاریوتي 

، ممكن است كنندميدفاعي گياه ميزبان را فعال

شوند. معمولاً ي عامل مقاومت هاجایگزین پروتئين

را  Avrي هاپروتئين ،(NLي مقاومت )هاپروتئين

یافت به یک محض درو بهدهند ميتشخيص

. شوندمي( تبدیل*NL)ني رسابالقوه پيامتركيب 

تواند مي NLي مقاومت نوع هاجهش در پروتئين

خودفعال شود كه  NLي متنوع هاشكل سبب توليد

ني كه با تر از زماي دفاعي را سریعهاپاسخ

(. القاي 4، القاءكند )شوندميفعال Avrي هاپروتئين
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براي  TALEي حساسيت ميزبان توسط هاژنبيان 

ميزبان  توان گياه(. مي5رشد باكتري مطلوب است )

شده به جایگاه وسيله نوكلئازهاي هدایترا به

انداز توالي راه EBE( در ناحيه TALEN)  8هدف

 TALEغيرسازگار با صورت ( بهEژن حساسيت )

(eویرایش )خاكستري(. توالي  كرد )پيكانEBE 

سازگار نيست و  TALEشده با حذف یا اصلاح

بيان تواند مشخص نمي TALEترتيب یک ینابه

ميزبان شرایط  كند و گياه( را فعالSژن حساسيت )

ي ها، ژنسياهكند. عناصر نميرشد باكتري را فراهم

دهد. ميميزبان را نشانشده از ي مشتقهاو پروتئين

دهد كه ميیي را نشانهادار رونوشتخطوط موج

وسيله فاكتورهاي )قرمز( یا به TALEوسيله به

ها شود. پيكانميرونویسي گياه )سياه( فعال

یسي )خطوط پيوسته( و ترجمه )خطوط رونو

ترتيب مينه قرمز و زرد بهدهد. زميمنقطع( را نشان

دهد ميي مقاوم و حساس ميزبان را نشانهاژنوتيپ

(Boch et al., 2014.) 

هاي هدف شناسایي ژن رسد برايبه نظر مي

ویرایش جایگاه اتصال ، اصلي TALافكتورهاي 

حساسيت نسبت به استفاده از هاي تغيير ژنها و آن

مقاومت هاي غالب مقاومت سبب ایجاد ژن

 van Schieشود )پایدارتري در مقابل بيماري مي

and Takken, 2014 .) حذفEBE انداز از راه

تواند با استفاده از ویرایش ژنومي مي هدف هايژن

 بيمارگر هايبه مقاومت به طيف وسيعي از استرین

ویرایش جایگاه اتصال افكتورهاي  منجرشود.

AvrXa7، PthXo3  وTal5  انداز ژن راهدر

 TALENبا استفاده از  OsSWEET14حساسيت 

هاي اي از استرینبه مقاومت برنج به طيف گسترده

Xoo شده از مناطق مختلف دنيا آوريجمع

-Li et al., 2012; Blanvillainاست )شدهمنجر

Baufum et al., 2017.)  ویرایش تواليEBE 

ز با استفاده ا LOB1 انداز ژندر راه PthAافكتور 

CRISPR-Cas9  پرتقال به بيماري سبب مقاومت

 ;Jia et al., 2016a,b)است شدهشانكر مركبات 

Peng et al., 2017.) این نوع گياهان  در حقيقت

شده ژنتيكي تراریخت نيستند زیرا گياه مهندسي

 Podevin et) استنكردههيچ ژن خارجي دریافت

al., 2012; Waltz 2012.) جلوگيري از  البته

 TALEواسطه هاي حساسيت بهشدن ژنفعال

اصلي  TALمكانيسم پایداري براي افكتورهاي 

در ها نقش اساسي است كه فعاليت ژن هدف آن

از  (.Boch et al., 2014رشد بيمارگر دارد )

راهكارهاي مختلفي مانند كشت ارقام مقاوم یا ارقام 

هاي مسي، كشبا حساسيت كمتر، سمپاشي باكتري

ها، استفاده از بادشكن و بيوتيکاستفاده ازآنتي

هاي مقاومت اكتسابي براي استفاده از القاكننده

ها يهاي ناشي از باكترمدیریت بيماري

اما این  (.Canteros et al., 2017شود )مياستفاده

، خطرهاي ها معایب بالقوه شامل هزینه بالاروش

سلامتي براي انسان و جانوران و تأثيرات سوء 

 زیست محيطي دارند.

 

  
                                                           

8 Site-directed nucleases 
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 ,.TALE( )Boch et alیسی )کننده رونوفعالی شبههاافکتورشده در مقابل مقاومت طراحی -۴شکل 

2014.) 
Figure 4- Engineered resistance against transcription activator-like effectors (TALEs) 

(Boch et al., 2014). 
 

اصلاح ارقام مقاوم مؤثرترین و پایدارترین 

هاي ناشي از كار براي مدیریت بيماريراه

در مواردي كه منبع مقاومت هاست. زانتوموناس

 ,.Gonzalez et alاست )نشدهبه بيماري شناخته

2007; Verdier et al., 2012; Xu et al., 2013; 

Falahi Charkhabi et al., 2015 ویرایش ژنوم ،)

ترین راه براي اصلاح ارقام موجود است سریع

(Gong and Liu, 2013; Grosser et al., 

حساسيت نسبت به استفاده هاي تغيير ژن (.2017

هاي غالب مقاومت سبب ایجاد مقاومت از ژن

 van Schieشود )پایدارتري در مقابل بيماري مي

and Takken, 2014 .) در پرتو ماهيت

و ژن هدف  TALكنش افكتور برهمكننده تعيين

بيني شناخت تالوم یک بيمارگر، پيشها، آن

و ویرایش ژنوم ميزبان با هاي حساسيت ژن

 كارهاي جدیديراهاستفاده از ابزارهاي موجود 

ها را هاي ناشي از باكتريبراي مدیریت بيماري

 است.شدهفراهم
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Abstract 

Xanthomonas is an important plant pathogenic bacteria and cause economic losses in a 

wide range of crop plants. The type III secretion system as a crucial pathogenicity factor is used 

to inject effector proteins into the host cell. Transcription activator like effectors (TALEs), 

known in the most Xanthomonas species, are DNA-binding proteins which determine solely 

the outcome of plant-pathogen interaction. Because of determinative nature of TALE-target 

gene interaction, the knowledge of pathogen TALome diversity, forecasting susceptibility 

genes, genome editing using new developed methods have provided novel strategies for 

management of plant diseases. This article reviews TALEs structure, their role in pathogenicity 

and resistance, as well development of resistant plants to Xanthomonas using TALome derived 

results. 
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