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Abstract 

Objective 

Potato Virus Y is one of the most important damaging and limiting factors of potato cultivation. 

Plants cope with harmful conditions by regulating the expressions of genes at different levels 

including transcription, post-transcription and translation, using stress tolerance or resistance 

mechanisms. Therefore, regulatory factors play a very important role in gene expression 

regulation under stress conditions. Long non-coding RNAs are one of the most important 

regulatory elements of genes. The present study was conducted with the aim of identifying 

lncRNAs and investigation of their expression changes in PVY infected potato plants. 
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Materials and methods 

In this research CLC Genimic Workbench software was used for data analysis. After identifying 

lncRNAs, the genes affected by them were also analyzed. Then, Gene Ontology enrichment and 

KEGG pathway analysis were performed using STRING analysis and finally, the interactions 

between the identified lncRNAs and potato miRNAs were investigated. 

Results 

According to the obtained results, a total of 3742 sequences were identified as novel lncRNAs in 

PVY infected potato transcriptome, of which 769 were differentially expressed. So that 310 

lncRNAs were down-regulated and 459 were up-regulated in potato in response to PVY infection. 

Gene Ontology analysis of co-expressed genes with identified lncRNAs show the vital role of 

these genes in various biological processes, biosynthesis of cellular components, protein complex 

formation and signal transduction. Also, genes involved in biological processes related to creating 

defense response against stress, hypersensitive reaction, trehalose metabolism, antiviral responses 

related to RNA silencing and signaling pathways to induce systemic resistance, were co-

expressed with identified lncRNAs in this study. The results of co-expression network between 

lncRNAs and miRNAs showed interactions between 56 lncRNAs and 5 miRNAs. The most 

interaction was observed between lncRNAs with stumiR6024-3p. 

Conclusions 

Considering the interactions between examined lncRNAs and the genes involved in defense 

responses against stress, it is concluded that the expression changes of these lncRNAs are an 

important part of the response mechanism to viral disease. The obtained results can be a step 

towards a better understanding of lncRNAs and their function in the development of PVY 

tolerance and resistance cultivars. 
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  چکیده

باشد. گیاهان با استفاده از مینی میزمادودکننده کشت سیبزا و ترین عوامل خسارلازمینی یکی از مامسیب Yویروس  هدف:

ها در سطوی مختلف رونویسی، پس از رونویسی و ترجمه، با شرایط های تامل یا متاومت به تنش، از طریق تنظیم بیان ژنمکانیسم

ترین نتش بسیار مامی دارند. یکی از مام هاا تات انواع تنشهکنند. بنابراین عوامل تنظیمی، در کنترل بیان ژنرسان متابله میآسیب
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ها و بررسی تغییرالا lncRNAباشند. پژوهش حاضر با هدف شناسایی های بلند نیرکدکننده میRNAها کننده ژنعناور تنظیم

 انجام شد. PVYزمینی آلوده به های سیبها در گیاهچهبیان آن

شد.  ها استفادهبه منظور تجزیه و تالیل داده CLC Genomic Workbenchافزار  از نرم در این پژوهش :هاروشمواد و 

شناسی تالیل هستی مورد تجزیه و تالیل قرار گرفتند. سپس تجزیه و ها نیزآنهای تات تاثیر ژن ها،lncRNAپس از شناسایی 

ایی شده و های شناسlncRNAانجام شد و در ناایت برهمکنش بین  String analysisبا استفاده از  KEGGژن و مسیرهای 

miRNAزمینی مورد بررسی قرار گرفت.های سیب 

 PVYزمینی آلوده به ویروس در ترنسکریپتوم سیب lncRNAعنوان توالی به 3742دست آمده در مجموع طبق نتایج به :نتایج

زمینی به لودگی سیبدر شرایط آ lncRNA 310که طوریعدد دارای بیان افتراقی بودند. به 769ها شناسایی شد که از بین آن

PVY  بیان با های همشناسی ژنبررسی هستی عدد افزایش بیان نشان دادند. 459کاهش بیان وlncRNAسایی شده های شنا

های پروتئینی و انتتال ها در فرآیندهای زیستی مختلف، بیوسنتز ترکیبالا سلولی، تشکیل کمپلکسدهنده نتش حیاتی این ژننشان

رابر تنش، ایجاد واکنش های دفاعی در بهای دخیل در فرآیندهای بیولوژیکی مرتبط با ایجاد پاسخباشد. همچنین ژنها میسیگنال

دهی به منظور التای متاومت و مسیرهای پیام RNAهای ضدویروسی مرتبط با خاموشی فوق حساسیت، متابولیسم ترهالوز، پاسخ

ها با lncRNAبیانی نتایج بررسی شبکه همبیان بودند. ر تاتیق حاضر همهای شناسایی شده دlncRNAسیستمیک، با 

miRNA56دهنده برهمکنش ها نشان lncRNA  5با miRNA .بین  بیشترین برهمکنش بودlncRNAبا  هاstumiR6024-

3p  شدمشاهده. 

های دفاعی در برابر تنش، پاسخهای دخیل در ایجاد های بررسی شده با ژنlncRNAبا توجه به برهمکنش بین  گیری:نتیجه

تواند تایج حاول میها بخش مامی از مکانیسم پاسخ به بیماری ویروسی باشد. نlncRNAشود که تغییرالا بیان این استنباط می

 باشد. PVYها در توسعه ارقام متامل و متاوم به ها و عملکرد آنlncRNAگامی در جات درک باتر 

 های بلند نیرکدکننده.RNA ،RNAیابی والیت،  ترنسکریپتوم: هاکلیدواژه

 پژوهشی.: نوع مقاله

شناسایی  (1403) اده مادیاحمدوند رحیم، توحیدفر مسعود، علیز، رضوی سید اسماعیل، نصراله نژاد سعید، مامودی الاام استناد:

 ،وتکنولوژی کشاورزیمجله بی. PVYزمینی آلوده به ویروس های بلند نیرکدکننده در پروفایل بیانی سیبRNAبینی عملکرد و پیش

16(2 ،)109-130. 
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 مقدمه

شمار از مام یکی (.Solanum tuberosum L) زمینیسیب شور ما به  شت و تولید در ک صولالا از نظر میزان ک ترین ما

 Dupuis) کنندهای ویروسی کاهش قابل توجای در کیفیت ب ر و عملکرد این ماصول ایجاد می(. بیماریFAO 2020رود )می

et al. 2023) .زمینیسیب تولید برای جدی تادیدی نده،دلیل انتتال توسط  به بلکه اولیه، هایآلودگی دلیل به تناا نه هاویروس 

زا و ترین عوامل خسارلا( یکی از مامPVYزمینی )سیب Yویروس . (Solomon-Blackburn and Barker 2001هستند )

سیب شت  ست که موجب کاهش مادودکننده ک ستتیم بر کیفیت و  80تا  10زمینی ا صول و همچنین تاثیر م ود عملکرد ما در

 به ، منجرNPVY و OPVY هایسویه بین نوترکیبی(.  .2022Ospankulova et alشود )میزمینی های سیببازارپسندی نده

سویه ست شده Wi-NPVY و NTNPVY جمله از ،جدید هایایجاد  ضر حال در که ا صادی نظر از و ترینرایج حا  ترینمخرب اقت

شمار می جاانی سطح ها درسویه  کنترل برای راهبردها باترین از یکی (. متاومت میزبانKarasev and Gray 2013روند )به 

سی هایآلودگی ست ) گیاهی هایگونه در ویرو سم(. Hashimoto et al. 2016ا سیاری در برابر در گیاهان مکانی های پیچیده ب

سایر بافتتنش سیب به  ساندن آ سرکوب بیماری و به حداقل ر ستی، برای  ست. در مکهای زی های تامل یا انیسمها، تکامل یافته ا

رسان متابله ها در سطوی مختلف رونویسی، پس از رونویسی و ترجمه، با شرایط آسیبها، گیاهان با تنظیم بیان ژنمتاومت به تنش

های ها تات انواع تنش(. بنابراین عوامل تنظیمی، در کنترل بیان ژنRafeie et al. 2019; Zhang et al. 2018کنند )می

ستی و  سیار مامی دارند )زی ستی نتش ب ور تنظیم(. یکی از مامRaeesi Sadati et al. 2021نیرزی ها کننده بیان ژنترین عنا

هستتتند که امروزه در  1هاlncRNAنتش مامی دارند  هاکه در طیف وستتیعی از فرآیندهای زیستتتی از جمله متابله با انواع تنش

 200های نیرکدکننده بیش از RNA(. این نوع Jha et al. 2020اند. )دهبستتیاری از موجودالا از جمله گیاهان شتتناستتایی شتت

سطوی اپی سی مینوکلئوتید طول دارند و قادر به تنظیم بیان ژن در  سی و پس از رونوی شند. همچنین در فرآیندهای ژنتیک، رونوی با

سم شرایط ایجاد تنش، نتش کلیمختلف بیولوژیکی و مکانی سخ دفاعی گیاهان در  (. در Waseem et al. 2021دی دارند )های پا

(. Wang et al. 2014) های نیرکدکننده در ژنوم موجودالا افزایش یافته استتتهای اخیر مطالعه و پژوهش در مورد بخشستتال

ها در موجودالا lncRNA، منجر به شتتناستتایی بیشتتتر NGSیابی نستتل جدید با توان عملیاتی بالا، مانند های توالیظاور فناوری

 Arabidopsis thaliana ،Solanum lycopersicum ،S. tuberosum ،Zeaلف، از جمله برخی گیاهان شتتتامل مخت

mays ،Oryza sativa ،Triticum aestivum  وBrassica rapa ( شده استTrivedi and Asif 2019 .) در پژوهشی

هایی RNAسنس و های آنتیRNAجدید شامل  lncRNA، تعدادی PVYزمینی در پاسخ به با هدف بررسی ترنسکریپتوم سیب

و نیز تنش گرمایی بیان افتراقی داشتتتتند  PVY، شتتتناستتتایی نمودند که در پاستتتخ به ویروس miRNAبا جایگاه اتصتتتال 

(Glushkevich et al. 2022همچنین .)  سی سیبlncRNAدر برر سبت به های مرتبط با متاومت   Phytophtoraزمینی ن

                                                      
Long non-coding RNAs .1 
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infestansن ، افزایش بیتاStLNC0004  در گیتاهNicotiana benthamiana  هدف آن و در نتیجته تنظیم بیتان ژن 

(NbEXTبه ،)شد )طور معنی شاهد  سبت به  سعه قارچ در گیاه آلوده  ن شد و تو (. Cao et al. 2021داری موجب ممانعت از ر

در   IVمراز پلی RNAی نتش دهندهگیرد، هرچند شتتواهد نشتتانوتتورلا می IIمراز پلیRNAها توستتط lncRNAرونویستتی 

سی  شد )ها در گیاهان نیز میlncRNAرونوی سیChen and Carmichael 2010با شان می(. همچنین برر دهد که انلب ها ن

lncRNA شارکت شی ژنsiRNAها با م سخ lncRNA(. چندین Yang et al. 2019ها نتش دارند )ها در خامو گو به تنش پا

کنند. در اوتهی ماصتولالا زراعی، عمل می miRNAستازهای عنوان پیشیافت شتده استت که بههای مختلف گیاهی در گونه

siRNA شده از شتق  شمlncRNAهای م شتر به تنشها چ سعه ارقام گیاهی با تامل بی  Choها را دارند )انداز زیادی برای تو

2018.) 

کاربرد  عالا اخیر،  طال هداف lncRNAدر م با ا له ها در تغییرالا مولکولی  یاهی از جم های گ مارگر با بی طه  فاعی، در راب د

شی ویروس سطح مولکولی، خامو ست. در واقع در  شده ا شکار  سم، ایمنی ذاتی، تغییر یا تخریب پروتئینRNAها آ های ها و مکانی

یشتتتر نتش (. امروزه برای درک بWu et al. 2019باشتتند )ستترکوب ترجمه به منظور دفاع گیاه در برابر ویروس مورد توجه می

lncRNAای با عنوان مثال در مطالعههای زیادی انجام شده است. بهها، بررسیهای دفاعی گیاهان در برابر ویروسها در مکانیسم

جام توالی نه RNAیابی ان جه فرنگی از نمو به ویروس پیچیدگی برگ زرد گو جه فرنگی ستتتالم و آلوده  هان گو یا های برگ، گ

(TYLCVرا مورد متایستتته ق ) .عدد  1565طور کلی در این مطالعه به بردگاننامرار دادندlncRNA بینی نمودند. مختلف پیش

(. بررستتتی Wang et al. 2015ها را در ایجاد خاموشتتتی ژن پس از آلودگی ویروس، تا ید کردند )lncRNAهمچنین نتش 

lncRNAشان ضرورلا برهمکنش آنها از نظر عملکردی، ن سایر مولکولدهنده  شان میها با  شد. در ها به منظور انجام عملکرد با

، ب رهای گوجه فرنگی در معرض نوترون و ستتتپس TYLCVمطالعه م کور، به منظور انتخاب گیاه جاش یافته متاوم به ویروس 

 در این بررسی lncRNAتر، تعداد کمتری هایی با طول کوتاهlncRNAقرار گرفتند. به دلیل تاثیر جاش بر  TYLCVآلودگی با 

های سالم، مشخص شد نسبت به نمونه TYLCV(. در متایسه گیاهان گوجه فرنگی آلوده به Wang et al. 2015گزارش شد )

شتند ) 11افزایش بیان و  lncRNAعدد  19که  سکریپتوم Zhou et al. 2019عدد کاهش بیان دا سه ترن شی، با متای (. در پژوه

عدد  22و  mRNAعدد  1342(، نشتتتان دادند که RBSDVگه ستتتیاه برنج )گیاهان برنج ستتتالم و آلوده به ویروس کوتولگی ر

lncRNA شتدر گیاهان آلوده، دارای بیان افتراقی بودند، که از بین آن شتر رونو سیرهای مرتبط با ها، بی های با بیان متفاولا، در م

 56بیانی بین یک الگوی همهای با بیان متفاولا، lncRNAو  mRNAتعامل گیاه و بیمارگر نتش داشتتتتند. تالیل شتتتبکه 

mRNA  20و lncRNA شان شان داد که ن سبت به ویروس دهنده اهمیت نتش آنن  RBSDVها در ایجاد ایمنی ذاتی برنج ن

( به Nicotiana benthamianaها در آلودگی توتون )lncRNA(. همچنین در بررسی نتش Zhang et al. 2020bباشد )می

در گیاهان آلوده به ویروس  lncRNAعدد  RNA  ،1175یابی( با استتتتفاده از توالیCWMVویروس موزا یک چینی گندم )
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شد، که  سی KEGG pathwayو  GOها را مورد ارزیابی عدد از آن 65گزارش  شان داد قرار دادند. این برر های lncRNAها ن

 (.Zheng et al. 2021های گیاهی مشارکت دارند )گزارش شده در انتتال سیگنال هورمون

ها در گیاهان، از ها در فرآیندهای مختلف زیستتتی و پاستتخ به انواع تنشlncRNAدهنده نتش های متعددی نشتتانپژوهش

ستون، پیرایش متناوب و عمل به وهی هی سازی کروماتین، ا شبیهطریق باز ست )عنوان  (. Patra et al. 2023ساز هدف بوده ا

سیمطالعالا عهوه، به شن  80در اواخر دهه  به عمل آمده هایو برر سم که نمودمیهدی رو  ترینمام زمره در مولکولی هایمکانی

 .Barazandeh et al) هستند( هاژن تنظیم ناوه حتی و ترجمه رونویسی، ،DNAفرایندهای ژنتیکی )مشتمل بر همانندسازی 

2022a; Safaei et al. 2016.) طور همزمان گاه همه بهشده است که هیچ لییک سلول از تعداد زیادی ژن تشک 2یکیژنت ماده

یان نمی ندب عداد فتط لاظه هر در و شتتتو یان هاآن از کمی ت یاز مورد آنزیم یا پروتئین و شتتتده ب ید را ستتتلول ن ندمی تول مای  ن

(Barazandeh et al. 2016b .)شد آن در موجود که مایطی  یازین که نیا ای و شود انیب ژن ایآ که کندیم مشخص کندیم ر

ساز Bordbar et al. 2022; Jafari Ahmadabadi et al. 2023) شود خاموش ای و رفعالین دیبا و ستین آن فرآورده به  .)

شد ) E.coliو کار بیان ژن اولین بار در باکتری  شف  (. Mohamadipoor et al. 2021; Masoudzadeh et al. 2020ک

 از کوچک نستتبتاً مجموعه یک تناا هابافت انواع از یک هر در. استتت چندبعدی و موقت کنترل تات شتتانبیان یوکاریوتی هایژن

 Masoudzadeh et al. 2020; Mohammadabadi et) دارد بستگی نمو مرحله به هاژن بیان نیز و شودمی بیان ژنوم تمام

al. 2023 .)وی بافت هر برای ها، بیان ژن در یوکاریولابنابراین ست اختصا  و بافت همان در که ژن ماصولالا متدار همچنین. ا

 .Mohammadabadi et al) شودآن ژن می انی، ساخته شده سبب تنظیم بسازندمی را ماصول آن که هاییبافت سایر در نیز

2021; Shokri et al. 2023 .)س اقدامالا از یکی سا  و مام وفالا با مرتبط یهانیپروتئ و هاژن مطالعه یملکول ینژادبه در یا

با وجود  (.Mohammadinejad et al. 2022; Shahsavari et al. 2022) است یکروموزوم ای یسلول سطح در هاآن مطالعه

نان اطهعالا کمی در مورد انواع مختلف ها در مورد رونوشتتتتافزایش حجم داده نده، همچ کدکن یل RNAهای نیر  های طو

نده، عملکرد و اهمیت بیولوژیکی آن نابراین، های گیاهی وجود دارد. ایها در بیمنیرکدکن ناستتتایی ب به شتتت در تاتیق حاضتتتر 

lncRNAسی تغییرالا بیان آن سیبها در گیاهچهها و برر شد. همچنین ژن PVYزمینی آلوده به های  های تات تاثیر پرداخته 

 های نیرکدکننده، از نظر عملکردی مورد بررسی قرار گرفتند.RNAاین 

 

 هامواد و روش

یابی شده های توالیابتدا کتابخانه داده: زمینیبندی ترنسکریپتوم سیبها و سرهمویرایش دادهآوری و جمع

( با استفاده از Ross et al. 2022و شاهد، که در پژوهش راس و همکاران ) PVYزمینی آلوده به ویروس ترنسکریپتوم سیب

                                                      
1. DNA 
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به آدرس  NCBIموجود در سایت  SRAدست آمده بودند، از پایگاه داده به RNA-Seqتکنیک 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/sra  768797با شماره پروژهPRJNA ها توسط نرمدانلود شد. پس از تعیین کیفیت داده 

زمینی با بندی ترنسکریپتوم گیاه سیباایت سرهمهای خام، و در نهای کم کیفیت و ح ف آداپتور داده، ویرایش دادهFastQCافزار 

نرم  Transcript Discovery( وورلا گرفت. از پهگین 20)نسخه   CLC Genomic Workbenchاستفاده از نرم افزار 

 ها، ژنومیابی رونوشتزمینی استفاده گردید. برای تجزیه و تالیل و نتشهها در ژنوم سیبlncRNAبرای شناسایی  CLCافزار 

 Spud DB( از پایگاه داده _fa.gz6.1_potato_genome_assembly.v44_R516_3-1DM.) 6زمینی ورژن مرجع سیب

زمینی با استفاده از معیارهای سختگیرانه ها در برابر ژنوم مرجع سیبدانلود شد. رونوشت http://spuddb.uga.edu/به آدرس 

 lengthتنظیم گردید. همچنین  3و  3، 2به ترتیب روی اعداد  deletionو  mismatch ،insertionمتدارهای یابی شدند. نتشه

fraction وsimilarity fraction و  8/0، هر دوminimum contig length ،250 ( در نظر گرفته شدندTarifeno-

Saldivia et al. 2017.) 

شت سازی توالی رونو ستند ستهای بهم ست آند سط ابزار آمده با به های نیرتکراری علیه پایگاه پروتئین BLASTxها تو

(Non redundant protein database: NRشد. پس از نتشه شده، ر بندیسرهمها با یابی خوانش( انجام  های ونوشتایجاد 

 log2گرفتن  و با در نظر RNA-Seq( با استتتتفاده از آنالیز Differentially expressed genes: DEGsبا بیان افتراقی )

fold change ≥ 2  برای افزایش بیان وlog2 fold change≤ -2  برای کاهش بیان وFDR p-value ≤ 0.01  مشتخص

 شدند.

سایی  سی بیان آنlncRNAشنا شت: هاها و برر سایی رونو ساس ح ف توالیشنا های های طویل نیرکدکننده بر ا

وورلا گرفت.  شتکدکننده پروتئین  شده،  های حفاظت( و نیز دومینORFچاارچوب خوانش )های کدکننده پروتئین، دارای رونو

شه سیببا نت سرهمزمینی، یابی در برابر ژنوم مرجع  سکریپتوم  شده ح ف از ترن شخیص بندی  های احتمالی، والیتشدند. پس از ت

(. Singh et al. 2017شتتتناخته شتتتدند، وتتتورلا گرفت ) lncRNAعنوان هایی که با احتمال بالاتری بهجداستتتازی توالی

lncRNAسازی شدند. سپس زمینی همردیفآمده برای سیبدستهای قبلی بهبینی شده در این مرحله، با مجموعه دادههای پیش

و  NR ،Uniprot ،Pfamهای اطهعاتی متعدد شتتتامل علیه پایگاه BLASTxبرای مطابتت با هر ایزوفرم کدکننده پروتئین 

CCD  مانده کدکننده پروتئین با استتتتفاده از ابزار باقیانجام شتتتد. در مرحله بعد، نواحیCoding Potential Calculator 

(CPC2)( شناسایی و ح ف شدند ،Kang et al. 2017بدین ترتیب رونوشت .)های کدکننده پروتئین مطابتت هایی که با ایزوفرم

 lncRNAعنوان نداشتند، به ی داده م کور رکورد مشابایهاکدام از پایگاهمانده که در هیچهای باقیداشتند ح ف شده و تناا توالی

 RNA-Seqجزیه و تالیل تهای بیانی حاوتتل از مورد تجزیه و تالیل در مراحل بعدی قرار گرفتند. در ناایت با استتتفاده از داده

 مشخص گردید. lncRNAعنوان بینی شده بههای پیشمیزان بیان هر یک از توالی

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/sra
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سی برهمکنش  سی برهمکنش : هاmRNAها و lncRNAبرر ها در پروفایل mRNAها و lncRNAبه منظور برر

زمینی با استتتفاده از تجزیه و تالیل ها روی ژنوم مرجع ستتیبlncRNAیابی ، نتشتتهPVYزمینی آلوده به ترنستتکریپتوم ستتیب

RNA-Seq شه ول از نت ستفاده از نتایج حا شد. با ا شانجام  سکریپتوم  lncRNAدن یابی، عدد کروموزومی و ناحیه جفت  و ترن

دستتتت نستتتبت به جفت باز پایین 10000های موجود در ناحیه ها با ژنlncRNAبیانی آمد. در ادامه هم دستتتتزمینی بهستتتیب

lncRNA  مربوطه مورد بررسی قرار گرفت. به این منظورString ID های مربوطه با استفاده ازensemble plant  BioMart 

شناسی سازی هستیچنین تجزیه و تالیل ننیها مورد استفاده قرار گرفت. همlncRNAبیانی رسیم شبکه همدست آمد و برای تبه

 Szklarczykانجام شد ) String analysisهای شناسایی شده با استفاده از lncRNAبرای  KEGGو مسیرهای ( GO) 3ژن

et al. 2023ستفاده از تجزیه و تالیل های مربوط به ژن(. توالی ست آمدند، در پایگاه داده به GOهای کدکننده پروتئین که با ا د

Uniprot (http://www.uniprot.org.بهست شده و از نظر عملکردی و بیولوژیکی مورد مطالعه و بررسی قرار گرفتند ) 

بینی شتتتده با های پیشlncRNAبه منظور بررستتتی برهمکنش بین : lncRNA-miRNAبیانی بررسییی شییهکه هم

miRNAزمینی در شرایط آلودگی به ویروس های شناسایی شده در گیاه سیبPVY ،101  عددmiRNA زمینی متعلق به سیب

های lncRNAهای بین . سپس برهمکنش( .2019Kozomara et al) دانلود شد http://mirbase.orgاز طریق پایگاه داده 

. شبکه برهمکنش (Dai et al. 2017) دست آمدبه psRNATargetها با استفاده از سرور تات وب miRNAشناسایی شده و 

ها miRNAهایی که بیشترین برهمکنش را با lncRNA( ترسیم و 1/10/3)ورژن   Cytoscapeافزار  ها نیز با استفاده از نرمآن

 .(Shannon et al. 2003) تعیین گردید cytohubbaداشتند با استفاده از الگوریتم 

 

 نتایج و بحث

دست بر اساس نتایج به: (de-novo assemblyبندی نوپدید )های خام و سرهمنتایج حاصل از ویرایش داده

های با ها و ح ف خوانشادهددست آمد، پس از پیرایش خوانش خام که از پایگاه داده به 170598126آمده از تاتیق حاضر، از تعداد 

های تمیز شده روی خوانش باکیفیت باقی ماند. خوانش 162897754های آداپتور، تعداد کیفیت پایین و همچنین ح ف توالی

دست آمده از نتیجه های بهیابی شدند و در هر مرحله خوانشزمینی نتشهنویسی شده از ژنوم مرجع سیبهای مختلف حاشیهبخش

خوانش  19754306اایت تعداد نیابی نشده بودند، برای مرحله بعد مورد استفاده قرار گرفتند. در تشهیابی که روی ژنوم مرجع ننتشه

نوکلئوتید،  250تر از های با طول کمبندی نوپدید مورد استفاده قرار گرفت. پس از ح ف توالیماند و در سرهم یابی نشده باقینتشه

و متدار  394و  3150ترتیب به N50بندی شده و طول بلندترین رونوشت سرهمدست آمد. طبق نتایج رونوشت به 18239تعداد 

 (.1دست آمد )جدول درود به GC ،40بازهای 

                                                      
Gene Ontology enrichment analysis .1 

http://mirbase.org/
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 PVYزمینی آلوده به ویروس های ترنسکریپتوم سیببندی و ویژگی. نتایج حاصل از سرهم1جدول 
Table 1. The results of transcriptome assembly and characteristics in potato infected with 

PVY 

 Attributes     هاویژگی Value    متدار

 Number of raw reads   های خامتعداد خوانش 170598126

 Number of cleaned reads  های تمیز شده تعداد خوانش 162897754
 Number of transcripts  هاتعداد رونوشت 18239

 Shortest transcript length (Nt)  رونوشت )نوکلئوتید(ترین طول کوتاه 250
 Longest transcript length (Nt)  بلندترین طول رونوشت )نوکلئوتید( 3150
 Mean length of transcripts (Nt)  ها )نوکلئوتید(میانگین طول رونوشت 404
319 N75 (Nt) 

394 N50 (Nt) 
541 N25 (Nt) 
40 GC% 

 

دست آمده، از نظر وجود های بهمجموع رونوشت: هاو بررسی بیان آن lncRNAهای شناسایی توالینتایج 

رونوشت کدکننده پروتئین  62دست آمده، تعداد مورد بررسی قرار گرفتند. طبق نتایج به CPC2های کدکننده با استفاده از ابزار توالی

مانده های نیرکدکننده باقیتعداد توالی Pfamها با استفاده از پایگاه داده الینویسی توشناسایی و ح ف شدند. پس از فرآیند حاشیه

های های داده مرجع توالیدر متابل پایگاه BLASTxمانده با استفاده از های باقیمورد تتلیل یافت. در مرحله بعد توالی 5925به 

ی بینی شده در نظر گرفته شدند. براهای پیشlncRNAعنوان ماندند و به توالی باقی 3778بهست شدند. در مجموع  4پروتئینی

مورد بررسی قرار گرفتند. طبق نتایج این  CANTATAdbبینی شده با پایگاه داده های پیشlncRNAهای اطمینان بیشتر توالی

عنوان ها بهو سایر توالی زمینی تا ید شد، توسط این پایگاه داده در گیاه سیبlncRNAعنوان بینی شده بهتوالی پیش 36بررسی 

novel lncRNAs .در نظر گرفته شدند 

با در نظر گرفتن  PVYزمینی آلوده به ویروس شتناستایی شتده در پروفایل بیانی ستیب lncRNAهای بررستی بیان توالی

TPM (Transcripts per million) > 5  توالی دارای  769توالی شناسایی شده،  3742انجام شد. نتایج حاول نشان داد که از

بینی شتتده با استتتفاده از های پیشlncRNAبندی مبتنی بر بیان بودند. گروه 5بالای  TPM( و DEG lncRNAبیان افتراقی )

سطح  EDGEو آزمون  Emperical analysis of DEGsتجزیه و تالیل آماری  ود، آن 1در  ها را در دو گروه مجزا قرار در

 PVYها تات تنش آلودگی به که بیان آن lncRNAعدد  310، گروه اول شتتتامل log2 fold changeداد. با توجه به متدار 

شامل Down-regulated lncRNAکاهش یافته بود ) های آلوده به ویروس در که در نمونه lncRNAعدد  459( و گروه دوم 

                                                      
Protein Ref-seq .1 
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 5های دارای بیان افتراقی، lncRNAین (. از ب1( نشان دادند )شکل Up-regulated lncRNAمتایسه با کنترل افزایش بیان )

 (.2ارا ه شده است )جدول  2ترین افزایش بیان در جدول عدد با کم 5عدد با بیشترین افزایش بیان و 

 
زمینی آلوده به های شناسایی شده در ترنسکریپتوم سیبlncRNA.  نقشه حرارتی پروفایل بیانی 1شکل 

 دهنده سطح بیان بالا و پایین استنشان. رنگ قرمز و آبی به ترتیب PVYویروس 
Figure 1. Heatmap expression profile for lncRNAs identified in PVY infected potato 

transcriptome. Red and blue colors indicate high and low expression levels, respectively 

 

 

زمینی دار در سیبترین بیان معنیهای دارای بیشترین و کمlncRNAدست آمده از شناسایی . نتایج به2جدول 

 PVYآلوده به 
Table 2. The results of lncRNAs identification with the highest and lowest significant 

expression in PVY infected potato 
FDR p-value Log2 fold 

change 
Down-regulated 

lncRNAs 
FDR p-value Log2 fold 

change 
Up-regulated 

lncRNAs 

5/02E-07 -489/136 Stu_ylnc26525 1/34E-94 2525/277 Stu_ylnc14958 
2/46E-05 -139/533 Stu_ylnc28231 4/49E-16 369/3871 Stu_ylnc28844 
0/000439 -117/137 Stu_ylnc17151 3/45E-15 358/1566 Stu_ylnc25819 
0/001718 -106/059 Stu_ylnc9417 1/93E-12 270/3379 Stu_ylnc28816 
0/004807 -82/9835 Stu_ylnc16565 1/34E-08 221/9646 Stu_ylnc14075 

 

بیان در آن دخیل بودند، نشتتان داد که مستتیرهای متابولیک، بیوستتنتز های همنتایج بررستتی مستتیرهای متابولیکی که ژن

سط Spliceosomeهای ثانویه و متابولیت شدهداری ننیطور معنیها بهlncRNAهای تات تاثیر ژن، تو (. 2شکل اند )سازی 

، M1A0G4 ،M1A1K1 ،M1AWS8های ستتتازی شتتتده شتتتامل پروتئینهای دخیل در مستتتیرهای ننیمجموعه پروتئین

M1BNV1 ،M1BQB1 ،M1C340 ،K7WU45 ،M1D1P2 ،M1B731 ،M1C059  وM1CPZ1  بود. بر استتتاس
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های آنزیمی مانند ترنستتتفراز، کیناز، ایزومراز و هیدرولاز های م کور دارای نتش، پروتئینuniprotاه داده اطهعالا موجود در پایگ

سم کربوهیدرالا سیدها، لیپیدها، متابولی سنتز آمینوا ستند و در فرآیندهای بیولوژیکی از جمله بیو و  mRNAها، پردازش و پیرایش ه

siRNA ها سلولی حاول از این پروتئین باشند. همچنین یکی از اجزاءدخیل میU1 snRNP های باشد که بر اساس پژوهشیم

سید نتش دارد ) سزیک ا شده، در متاومت گیاه در برابر تنش و همچنین در مسیر آب ها (. طبق یافتهAmorim et al. 2018انجام 

الایی نسبت به تنش و هورمون آبسزیک اسید یافته آرابیدوپسیز که در فرآیند پیرایش دچار اختهل بودند، حساسیت ب گیاهان جاش

 (.Zhan et al. 2017باشد )ها میدر متاومت گیاه نسبت به تنش RNAنشان دادند. این موضوع بیانگر اهمیت پیرایش 

 
بیان با های همبا بیشترین ژن KEGG pathway. مسیرهای حاصل از نتایج تجزیه و تحلیل 2شکل 

lncRNAزمینی آلوده به ها در سیبPVY 
Figure 2. Pathways from the results of KEGG pathway analysis with the most co-expressed 

genes with lncRNAs in PVY infected potato 

 

ول از تجزیه و تالیل هستی سی ژن )با توجه به نتایج حا سه (، گروهGene Ontology analysisشنا های کارکردی در 

های زیستتتتی ) حوزه ند بالا ستتتلولی Molecular function(، عملکرد مولکولی )Biological processesفرآی ( و ترکی

(Cellular components.تعیین شدند ) ها نشان داد در حوزه فرآیندهای زیستی، فرآیندهای سلولی و متابولیکی همچنین ارزیابی

سلولی دارای بیشتری (. طبق نتایج این بررسی، تعداد زیادی 3شکل بیان بودند )ن تعداد ژن هممختلف و همچنین بیوسنتز ترکیبالا 

شده در فرآیندهای بیولوژیکی مرتبط با ایجاد پاسخهای پیشlncRNAبیان با های هماز ژن های دفاعی گیاه میزبان در برابر بینی 

، ایجاد پاسخ فوق حساسیت در گیاه، پاسخ به تنش کننده تنش تنش نتش داشتند. از جمله این فرآیندها شامل پاسخ به عوامل ایجاد

سخ سطه به RNAهای ضدویروسی مرتبط با خاموشی از طریق متابولیسم ترهالوز، پا های دفاعی با رسوب ، ایجاد پاسخRNAiوا

طریق  دهی به منظور التای متاومت ستتتیستتتتمیک ازهای مربوط به ایجاد مستتتیرهای پیامکالوز در دیواره ستتتلولی و همچنین ژن

بیان در حوزه عملکرد مولکولی، بیشترین های همباشند. همچنین طبق نتایج حاول از ژنجاسمونیک اسید و سالیسیلیک اسید می

نتایج حاوتتل از تجزیه و تالیل در حوزه  (.4شتتکل نتش داشتتتند ) RNAها در اتصتتال ترکیبالا مختلف، نوکلئیک استتیدها و ژن
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شان سلولی نیز ن شترین تعداد ژن همدهنده بترکیبالا  سلولی، اندامکبیان در گروهی سلولی و های مربوط به آناتومیک  های داخل 

 (.5شکل های پروتئینی بود )کمپلکس

 
بیان با های هم. نتایج حاصل از تجزیه و تحلیل فرآیندهای بیولوژیکی مرتهط با بیشترین تعداد ژن3شکل 

lncRNAزمینی آلوده به ها در سیبPVY 
Figure 3. The results of analysis of biological processes related to the largest number of co-

expressed genes with lncRNAs in PVY infected potato 

 

 
ها در lncRNAبیان با های همدهنده عملکردهای مولکولی مرتهط با بیشترین تعداد ژننتایج نشان .4شکل 

 PVYزمینی آلوده به سیب
Figure 4. The results of molecular functions related to the largest number of co-expressed 

genes with lncRNAs in PVY infected potato 
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زمینی ها در سیبlncRNAبیان با های هم. نتایج بررسی اجزاء سلولی مرتهط با بیشترین تعداد ژن5شکل 

 PVYه آلوده ب
Figure 5. The results of cellular component related to the largest number of co-expressed 

genes with lncRNAs in PVY infected potato 

 

 

به منظور بررسی برهمکنش بین : هاmicroRNAهای شناسایی شده و lncRNAشهکه برهمکنش 

lncRNAبینی شده با های پیشmiRNA زمینی در شرایط آلودگی به ویروس شناسایی شده در گیاه سیبهایPVY ،101  عدد

miRNA زمینی از طریق پایگاه داده متعلق به سیبhttp://mirbase.org های بین دانلود شد. سپس برهمکنشlncRNA های

افزار  دست آمد. شبکه ایجاد شده با استفاده از نرمبه psRNATargetها با استفاده از سرور تات وب miRNAشناسایی شده و 

Cytoscape   17ارا ه شده است. نتایج نشان داد که  5( در شکل 1/10/3)ورژن lncRNA  باstu-miR6024-3p  برهمکنش

-stu-miR482dطور مشترک  با به lncRNA 2برهمکنش دارند،  stu-miR482a-5pکه با  lncRNA 12دارند. همچنین از 

5p بیان هستند. همچنین همstu-miR6026-3p  وstu-miR6023 9و  10ترتیب با تعداد  به lncRNA .برهمکنش داشتند 
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. PVYزمینی آلوده به ویروس در سیب lncRNA-miRNA. نتایج حاصل از رسم شهکه برهمکنش 6شکل 

های lncRNAدهنده نشانزرد،  رنگ دهند.ها را نشان میmiRNAها و lncRNAآبی و قرمز به ترتیب  رنگ

 است miRNAمشترک با دو  دارای برهمکنش
Figure 6. The results of lncRNA-miRNA interaction network in PVY infected potato. Blue 

and red colors indicate lncRNAs and miRNAs, respectively. Yellow color indicates lncRNAs 

interact with two miRNAs 

 

های دفاعی مرتبط با ایمنی گیاه و ستتازگاری با شتترایط مایطی های مختلفی در گیاهان همراه با پاستتخlncRNAتا کنون 

سیاری از  ست. ب شده ا سایی  ستفاده از تجزیه و تالیل lncRNAشنا در  RNAیابی یابی کل ژنوم و توالی، توالیin silicoها با ا

شده سازی  ستند سایی و م شنا سیز، گندم، برنج، ذرلا و نیره   .Liu et al. 2012; Li et alاند )گیاهان مختلف از جمله آرابیدوب

2014; Zhang et al. 2014b; Sharma et al. 2017 اولین .)lncRNA ستفاده از توالی شده گیاهی، با ا سایی  یابی شنا

RNA شگاهی، هاو تجزیه و تالیل مبتنی بر روش سویا بود )  GmENOD90ی آزمای شتر Zhang et al. 2020aاز گیاه  (. بی

lncRNA( شرایط تنش نتش دارند سخ به  شده، در پا سایی  شنا سلولShafiq et al. 2015های  اندازی های گیاهی با راه(. 

سانی پایینهای پیامشبکه سخ میر سبت به حمله بیمارگرها پا سطح مولکولی، ن ست در  (. Nejat and Mantri 2017)دهند د

های دفاعی گیاه رسانی مرتبط با پاسخطور کلی، تشخیص بیمارگر توسط گیاه میزبان، موجب فعال شدن آبشاری از مسیرهای پیامبه

سالمی سایی و بررسی عملکرد شود. در  شنا شامل بیمارگرهای قارچی، های مرتبط با تنشlncRNAهای اخیر  های زیستی مام 

ها با اتصتتال به lncRNAاند که برخی ی و ویروستتی، در گیاهان مورد توجه قرار گرفته استتت. مطالعالا متعدد نشتتان دادهباکتریای

miRNAبه یان ژن، جلوگیری میmRNAها و miRNAوتتتورلا رقابتی از برهمکنش بین ها،  ند های هدف برای تغییر ب کن

(Dinger et al. 2009آن .)سازهای پیشعنوان توانند بهها همچنین میmiRNA  وsiRNA ( در گیاهان عمل کنندHirsch 
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et al. 2006; Amor et al. 2009به ثال (.  عنوان به TapmlnRNA19و  TalncRNA5 ،TapmlnRNA8عنوان م

، پس از آلودگی ارقام متاوم و حستتتاس گندم به کپک پودری، دارای افزایش بیان بودند. در واقع افزایش miRNAستتتازهای پیش

گو به تنش پاستتخ lncRNA(. همچنین چندین Xin et al. 2011ها در پاستتخ به آلودگی قارچی التا شتتد )lncRNAبیان این 

(. در گوجه Zhang et al. 2014aکنند )عمل می siRNAو  miRNAسازهای عنوان پیشخشکی در ذرلا شناسایی شد که به

 .Wang et alاند )ها، در پاستتخ به آلودگی ویروستتی گزارش شتتدهmiRNAستتاز هدف عنوان شتتبیهها بهlncRNAفرنگی نیز 

های در گیاهان و در نتیجه تنظیم پاستتخ siRNAو  miRNAها در تولید lncRNAها حاکی از نتش حیاطی (. این یافته2015

شد.ها، میدر برابر تنش دفاعی ضر تجزیه و تالیل داده با سایی  RNA-seqهای در مطالعه حا شنا در  lncRNA 3742منجر به 

 310( بودند که TPM>5عدد دارای بیان افتراقی ) 769شتتد. از بین این تعداد،  PVYزمینی آلوده به ویروس ترنستتکریپتوم ستتیب

lncRNA  بیان با این های همشناسی ژنشتند. بررسی هستیعدد افزایش بیان دا 459کاهش بیان وlncRNA ها نشان داد که

های پروتئینی و انتتال های مربوطه در فرآیندهای زیستتتی و متابولیکی مختلف، بیوستتنتز ترکیبالا ستتلولی، تشتتکیل کمپلکسژن

سخ به تنش میسیگنال سیاری از این ژنها دارای نتش حیاتی به منظور پا شند. همچنین ب ها در فرآیندهای بیولوژیکی مرتبط با با

زا، ایجاد های دخیل در ایجاد پاسخ به عوامل تنشعنوان مثال ژنهای دفاعی گیاه میزبان در برابر تنش نتش داشتند. بهایجاد پاسخ

واسطه به RNAهای ضدویروسی مرتبط با خاموشی پاسخ فوق حساسیت در گیاه، پاسخ به تنش از طریق متابولیسم ترهالوز، پاسخ

RNAiهای دفاعی با استتتفاده از رستتوب کالوز در دیواره ستتلولی که در مادود کردن حرکت ویروس در گیاه نتش دارد، و ، پاستتخ

سید و سالیسیلیک های مربوط به ایجاد مسیرهای پیامهمچنین ژن دهی به منظور التای متاومت سیستمیک از طریق جاسمونیک ا

های lncRNAبینی شتتده در این بررستتی بودند. همچنین نتایج بررستتی برهمکنش های پیشlncRNAبیانی با استتید دارای هم

برهمکنش داشتتتند. بیشتتترین برهمکنش با  miRNA 5ها با lncRNAعدد از  56ها نشتتان داد miRNAشتتناستتایی شتتده با 

stumiR6024-3p  بود وCNT2090250  وstu_ylnc14006  باmiRNAدند. این روابط های مشترک برهمکنش نشان دا

ای مشتتابه، تجزیه و تالیل بیان التا شتتده استتت. در مطالعه PVYزمینی به ها در پاستتخ به آلودگی ستتیبRNAبیانی بین هم

lncRNA ها نشتتتان داد که چندینlncRNA  مختلف از جملهlincRNA  وlncNAT ها، تنظیم بیان متفاوتی در پاستتتخ به

 .Wang et al( داشتتتتند )CLN2777( در رقم متاوم این گیاه )TYLCVنگی )آلودگی ویروس پیچیدگی برگ زرد گوجه فر

2015; Kumar and Chakraborty 2021 برخی از این .)lncRNA شان دادندها افزایش بیان و برخی دیگر کاهش بیان . ن

های هدف و ژن lincRNAکه بیان همبستتتتگی منفی داشتتتت، درحالی miRNAو  lincRNAجالب توجه استتتت که بیان 

miRNA عنوان مثال افزایش بیان مربوطه در گیاه گوجه فرنگی همبستتتگی مثبت نشتتان داد. بهslylnc0195  5در توتون، بیان 

شت ) miR166که طور قابل توجای افزایش داد، درحالیمتناظر را به miR166ژن هدف   Nejat and Mantriکاهش بیان دا

ساس مطالعالا، امکان ارتبا2017 سی پروفایل بیانی گیاهان  mRNAو  lncRNAط پیچیده تنظیم ژن بین (. بر ا وجود دارد. برر
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سیاه برنج ) ( DEبا بیان افتراقی ) lncRNA 22و  mRNA 1342( در مجموع RBSDVبرنج آلوده به ویروس کوتولگی نواری 

بیان افتراقی، احتمال وجود یک  های دارایRNAبیانی این (. تجزیه و تالیل شبکه همZhang et al. 2020bرا مشخص کرد )

سیرهای برهمکنش گیاهشبکه تنظیم شخص نمودند که آلودگی به -کننده ژن را در م شان داد. همچنین در این پژوهش م بیمارگر ن

RBSDV  سیاری از شود که بیان چندین ژن مفید در مکانیسم دفاعی گیاه و بیماریزایی ویروس را ها میlncRNAموجب بیان ب

 کند.ها را در تنظیم بیان ژن و پاسخ به شرایط تنش تا ید میlncRNAکنند. نتایج حاول از این مطالعه نتش تنظیم می

دهد عهوه بر ا درک شده است. شواهد نشان میهها در پاسخ به ویروسlncRNAتا کنون مکانیسم مولکولی تعداد کمی از 

شی ژن پس از ترجمه ) سم خامو برای  endogenous target mimics (eTM)عنوان به هاlncRNA(، برخی PTGSمکانی

miRNAشی کنند. بهها در گیاهان عمل می سی  slylnc0195عنوان مثال، خامو شده ویرو شی ژن التا سم خامو از طریق مکانی

(VIGS منجر به تجمع ویروس در گیاهان توتون، که ،)miR166 دهند، شتتده استتتعنوان اهداف احتمالی خود نشتتان میرا به 

(Wang et al. 2015 همچنین .)lncRNALNC_1495 عنوان متلد بهmiRNA MIR4995-p5_Iss19GC  عمل کرده

سبز خیار ) NAC (Cla010201)و بیان ژن   .Sun et alکند )( تنظیم میCGMMVرا در آلودگی به ویروس موزا یک ماتل 

سی عملکرد 2020 سایی و برر شنا ضر  سایی miRNAها با برهمکنش آنها و lncRNA(. در مطالعه حا شنا ها انجام و منجر به 

با متایسته نتایج حاوتل از این مطالعه با ستایر مطالعالا  زمینی شتد.در گیاه ستیبدر ایران برای اولین بار  lncRNAتوالی  3742

اند تاثیر متفاوتی در میزان توتوان به این نتایج دست یافت که گونه گیاه، مراحل مختلف رشد آن، نوع بافت و شرایط مایطی میمی

زمینی ممکن سیب Yهای شناسایی شده در پاسخ به ویروس lncRNAهای ما نشان داد که ها داشته باشد. یافتهlncRNAبیان 

تواند گامی در جات درک باتر های هدف خود را با افزایش یا کاهش بیان تنظیم کنند. نتایج حاوتتتل از این مطالعه میاستتتت ژن

lncRNAها در توسعه و اوهی ارقام متامل و متاوم به عملکرد آن ها وPVY ای برای تاتیتالا آینده باشد.و همچنین پایه 

سیبمربوط به  RNA-seqهای تجزیه و تالیل داده: گیرینتیجه سکریپتوم  منجر به ، PVYزمینی آلوده به ویروس ترن

عدد افزایش  459کاهش بیان و در برابر آلودگی به ویروس،  lncRNA 310شتتد. از بین این تعداد،  lncRNA 3742شتتناستتایی 

شان دادندبیان  ستین سی ه سی ژن. برر شان داد که ژنlncRNAبیان با این های همشنا سنتز ترکیبالا ها ن های مربوطه در بیو

ها در ز این ژنباشتتند. همچنین بستتیاری اها دارای نتش حیاتی میهای پروتئینی و انتتال ستتیگنالستتلولی، تشتتکیل کمپلکس

های مربوط به ایجاد های دفاعی گیاه میزبان در برابر تنش نتش داشتتتند. همچنین ژنفرآیندهای بیولوژیکی مرتبط با ایجاد پاستتخ

بیانی با دهی به منظور التای متاومت ستتیستتتمیک از طریق جاستتمونیک استتید و ستتالیستتیلیک استتید دارای هممستتیرهای پیام

lncRNAشدهای پیش سی بودند. این روابط همبینی  سیبRNAبیانی بین ه در این برر سخ به آلودگی   PVYزمینی به ها در پا

ست. شده ا سخ به ویروس lncRNA بنابراین التا  شده در پا سایی  شنا ست ژنسیب Yهای  های هدف خود را با زمینی ممکن ا

ول از این مطالعه می ها در ها و عملکرد آنlncRNAگامی در جات درک باتر تواند افزایش یا کاهش بیان تنظیم کنند. نتایج حا

 ای برای تاتیتالا آینده باشد.و همچنین پایه PVYتوسعه و اوهی ارقام متامل و متاوم به 
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ضر و ارا ه نظرها داوران ماترماز  دانندینگارندگان بر خود لازم م :سپاسگزاری شمند  یبه خاطر مطالعه متن متاله حا ارز

 شود.های معنوی در انجام این پژوهش قدردانی میهمچنین از آقای دکتر ابوذر قربانی به دلیل حمایت .یندنما یسپاسگزار

 منابع

در  DLK1ژن  انیشاهدانه بر ب ری( تاث1402مامدرضا ) یمامدآباد ،الههمت حشمتیعسکر ،اوغر یعل دیس یاحمدآباد یجعفر

 .234-217(، 1)15 ،یکشاورز یوتکنولوژی. مجله بیکرمان یهاقلب بره بافت

( اثر براسینواسترو ید برعملکرد دانه، برخی 1398رافعی مارنوش، عامریان مامدرضا، سرخی بازاد، حیدری پرویز، اوغری حمیدرضا )

های های مرتبط با مسیر سیگنالینگ این هورمون در گندم تات تنش خشکی. مجله پژوهشاز وفالا فیزیولوژیکی و بیان ژن

 .172-157(، 2)6یاهی، ژنتیک گ

( مطالعه الگوی بیان برخی عوامل رونویسی 1399کاریز سدابه، عبادی علی، ودقی مامد )ر یسی ساداتی سیده یلدا، جاانبخش گده

 .144-135(، 2)7های ژنتیک گیاهی، در گندم تات تنش خشکی و تاثیر نانوذره روی. مجله پژوهش

ران، دست و  یهادر بافت  MYH7ژن  انیب ی( بررس1402) دیحم نیرالدیمامدرضا، خ یمامدآباد ن،یام یخضر را،یسم یشکر

 .236-217(، 2)15 ،یکشاورز یوتکنولوژی. مجله بینژاد کرمان یپروار یهاراسته بره

 1 فاکتور ژن انیب بر (Foeniculum vulgare) انهیراز اثر( 1402) دیمج یحصن یمامدرضا، گلکار افروز، عسکر یمامدآباد

 .256-239(، 4)15 ،یکشاورز یوتکنولوژیب مجله. یکرمان گوسفند شکمبه بافت در نیانسول شبه رشد
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