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Abstract  

Objective 

Salinity stress, as one of the most important environmental stresses, has a widespread negative 

impact on the growth, productivity, and overall yield of most crops, including common bean 

(Phaseolus vulgaris). However, plants respond to salinity through a wide range of molecular 

mechanisms, including the regulation of gene expression at multiple levels. Although the mode 

of action and molecular characteristics of long non-coding RNAs (lncRNAs) remain unknown in 

many plant species, their role as one of the most influential genetic factors in regulating gene 

expression in response to various abiotic stresses has been well established. In the present study, 

lncRNAs were identified in common bean, and an mRNA–lncRNA co-expression network was 

constructed to investigate the potential regulatory roles of these elements in the salinity stress 

response. 

Materials and methods 

RNA-seq data from common bean under salinity stress were used to identify lncRNAs and 

perform bioinformatic analyses of the co-expression network. After data processing and mapping 

of clean reads to the bean genome, unmapped reads were used for lncRNA identification. In 

addition, the relative expression changes of selected identified sequences were validated by qRT-

PCR. Salinity stress (150 mM) was applied to bean seedlings at the first trifoliate stage in two 
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groups (control and stress-treated), and leaf samples were collected 72 hours after stress 

application. 

Results 

A total of 2,640 sequences were identified as lncRNAs in bean leaves under salinity stress, of 

which 195 were recorded in three plant lncRNA databases. Among them, three lncRNAs showed 

significant differential expression. Co-expression network analysis revealed that these lncRNAs 

were co-expressed with 581 genes, with nine genes being direct targets. Functional analysis of 

these genes confirmed their roles in pathways such as flavonoid biosynthesis, ribosome, lipid 

metabolism, and photosynthesis. 

Conclusions 

Overall, this study is the first report on the identification of lncRNAs in common bean under 

salinity stress. The findings contribute to a deeper understanding of regulatory mechanisms 

associated with salinity tolerance in common bean and provide new insights for future research 

in this field. 
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Introduction 

Due to climate change, plants frequently encounter biotic and abiotic stresses such as salinity, 

which is one of the most significant limiting factors for crop growth and productivity. Salinity 

stress, as a major environmental challenge, widely affects the growth, productivity, and overall 

yield of many crops, including common bean (Phaseolus vulgaris L.), through the accumulation 

of Na⁺ and Cl⁻ ions, causing toxicity, nutrient deficiency, and reduced photosynthesis. However, 

plants respond to salinity stress by employing a broad range of molecular mechanisms, including 

the regulation of gene expression at various levels. Gene expression regulation is influenced by 
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epigenetic mechanisms such as DNA methylation, histone modifications, and non-coding RNAs, 

particularly long non-coding RNAs (lncRNAs). lncRNAs, which are transcripts longer than 200 

nucleotides and lack protein-coding potential, play crucial roles in regulating stress-responsive 

genes. These molecules are categorized based on their genomic location into intergenic, intronic, 

and antisense lncRNAs and were historically considered “transcriptional noise.” Although the 

molecular mechanisms and characteristics of plant lncRNAs remain largely unknown, their role 

as effective genetic regulators in gene expression responses to various abiotic stresses has been 

demonstrated. In this study, lncRNAs were identified in common bean, and an mRNA–lncRNA 

co-expression network was constructed to investigate the potential regulatory roles of these 

elements in response to salinity stress. 

 

Materials and methods 

RNA sequencing data from common bean under salinity stress were used for lncRNA 

identification and subsequent bioinformatic co-expression network analyses. Low-quality, short, 

or adapter-containing reads were removed, and cleaned data were mapped to the PhaVulg1_0 

reference genome with a minimum of 90% identity and 50% overlap. After processing and 

mapping, unmapped reads were used to identify lncRNAs. Initial filtering included CPM > 1 and 

transcript length > 200 nucleotides. Coding potential was evaluated using CPC2, and tRNA and 

rRNA sequences were excluded using tRNAscan-SE and Barrnap. Further stringent identification 

was performed with the PLncPRO package, and sequences homologous to known proteins or 

RNAs were filtered out via BLASTx/n against NR, Pfam, UniProt, and Rfam databases. Sequence 

conservation was assessed with GreeNC, CANTATAdb, lncRNAdb, and PLncDB databases. 

Target genes were predicted using LncTar, and functional enrichment and metabolic pathway 

analysis were performed with g:Profiler. Differential expression of genes and lncRNAs were 

identified using DESeq2 (FDR < 0.01, |log2FC| ≥ 1). The mRNA–lncRNA co-expression network 

was constructed with the psych package in R and visualized by Cytoscape. For experimental 

validation, common bean seeds were grown in a research greenhouse. Salinity stress (150 mM 

NaCl) was applied to three-leaf-stage seedlings in control and treatment groups, and leaf samples 

were collected 72 hours post-treatment. RNA was extracted using the Dena Zist kit, quality was 

confirmed, and cDNA synthesized using the Pars Toos kit. Relative expression changes of 

selected sequences were quantified by qRT-PCR using primers designed with AlleleID and 

ACT11 as an internal control. Reactions were performed with SYBR Green Real-time PCR (Pars 

Toos, Iran), and relative expression was calculated by the 2–ΔΔCt method. 

 

Results 
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Out of 193,403 initial transcripts, a total of 2,640 lncRNA sequences were identified in the 

leaves of common bean under salinity stress. Among these, 518 sequences were registered in 

similar plant databases, and 195 were found in all three plant lncRNA databases, of which three 

lncRNAs showed significant differential expression. Co-expression network analysis revealed 

that a total of 581 differentially expressed genes (DEGs) were co-expressed with the three selected 

lncRNA sequences. Additionally, nine genes were identified as direct targets of the three 

lncRNAs. Functional annotation of these genes confirmed their involvement in pathways such as 

flavonoid biosynthesis, ribosome function, lipid metabolism, and photosynthesis. qRT-PCR 

results validated the expression patterns of lncRNAs and target genes, confirming the accuracy 

of bioinformatics analyses. These findings highlight the critical regulatory roles of lncRNAs in 

common bean response to salinity stress. 

 

Conclusions 

Salinity stress exerts extensive effects on the growth and metabolism of common bean, 

leading to significant alterations in gene expression. Our findings demonstrate that lncRNAs play 

a crucial role in regulating the molecular response to salinity stress. Key pathways, including 

flavonoid biosynthesis and photosynthesis, are activated in response to salinity, consistent with 

reports from other plant species. Additionally, lipid metabolism and ABA signaling pathways 

contribute to salt tolerance, significantly enhancing the plant's adaptive mechanisms. Target genes 

such as LEA proteins and PYR1, involved in cellular protection and stress signal transduction, 

are of high importance. These results suggest that lncRNAs could serve as promising targets for 

molecular breeding aimed at developing salt-resistant cultivars that can thrive under harsh 

environmental conditions. Future studies may further elucidate the precise roles and regulatory 

mechanisms of these lncRNAs, providing deeper insights into plant stress biology. This 

foundational knowledge supports the development of molecular breeding strategies and enhances 

the potential to improve abiotic stress tolerance in crop plants, especially in regions affected by 

soil salinity. Overall, this study is the first comprehensive report on the identification of lncRNAs 

in common bean under salinity stress. The findings contribute to a deeper understanding of 

regulatory mechanisms associated with salinity tolerance in common bean and provide new 

insights for future research in this important field. By integrating large-scale transcriptomic data 

with network analysis and experimental validation, the study offers a comprehensive framework 

for exploring the functional roles of lncRNAs in legume stress responses and paves the way for 

innovative approaches to improve agricultural productivity. 
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  چکیده

و در مجموع بر عملکرد اغلب  وری طور گسترده بر رشد و بهرهبه ، های محیطییکی از مهمترین تنشبه عنوان شوری  تنش   هدف:

جمله  محصولات از  داردPhaseolus vulgaris)  لوبیا  زراعی  منفی  تأثیر  استفاده    نیا  با .  (  با  گیاهان  از  حا ،  وسیعی  طیف  از 

مولکولیمکانیسم ازهای  ژنجمله    ،  بیان  به  تنظیم  مختلف  سطوح  در  و دهندمیپاسخ    یشورتنش  ها  عمل  مکانیسم  چند  هر   .

( در بسیاری از گیاهان ناشناخته باقی مانده است؛ با این حا  نقش   (lncRNAsغیرکدکنندهبلند  های  RNAخصوصیات مولکولی  

اثبات   یستیرزیهای غتنش انواع مختلفی از  پاسخ به    ها درژن   انیب  میتنظاین عناصر به عنوان یکی از مؤثرترین عوامل ژنتیکی در  

به بررسی    mRNA-LncRNAشبکه هم بیانی    ترسیم  و  ها در گیاه لوبیاLncRNAپژوهش حاضر با شناسایی  در    شده است.

 . شد  پاسخ به تنش شوری پرداختهنقش احتمالی این عناصر تنظیمی در 

های ها و تحلیلlncRNA گیاه لوبیا تحت تنش شنوری برای شنناسنایی RNA یابیهای حاصنل از توالیداده  :هاروشمواد و 

های تمیز شنده علیه یابی خوانشها و نقشنهپس از پردازش داده .بیانی مورد اسنتفاده قرار گرفتندبیوانفورماتیکی مربوط به شنبکه هم

علاوه بر این تغییرات بیان نسننبی برخی از اسننتفاده شنند.    lncRNAیابی نشننده برای شننناسننایی های نقشننهژنوم لوبیا از خوانش
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برگی در دو های سنهبرای اعما  تنش شنوری از گیاههه  سننجش شند.  qRT-PCRهای شنناسنایی شنده نیز از طریا واکنش  توالی

سناعت پس از اعما  تنش صورت  72برداری از برگ گیاهان میلی مولار( اسنتفاده شند و نمونه 150)  گروه شناهد و تیمار تنش شنوری

 گرفت.

ها در سه  مورد از آن   195در برگ لوبیا تحت تنش شوری شناسایی شد که   lncRNA عنوانتوالی به   2640در مجموع    : نتایج

بیانی  دار بودند. تحلیل شبکه همدارای بیان افتراقی معنی lncRNA ها سهگیاهی ثبت شده بودند. از میان آن lncRNA پایگاه

ها نقش  ها بودند. بررسی عملکردی این ژن طور مستقیم هدف آن ژن به  9بیان بوده و ژن هم 581ها با lncRNA  نشان داد که این

 .ها را در مسیرهایی چون بیوسنتز فلاونوئیدها، ریبوزوم، لیپید و فتوسنتز تأیید کردآن

این شنود.  می ها در لوبیا تحت تنش شنوری محسنو lncRNAطورکلی پژوهش حاضنر اولین گزارش از شنناسنایی  به گیری:نتیجه

های جدیدی برای  کند و دیدگاههای تنظیمی مرتبط با تحمل شنوری در گیاه لوبیا کمک میتری از مکانیسنمبه درک عمیا پژوهش

 .آوردتحقیقات آینده در این حوزه فراهم می

 های پاسخگو به تنشژن ،های غیر کد کنندهتوالی ،توالی تنظیمی بیان ژن،: هاکلیدواژه

 پژوهشی.: نوع مقاله

در لوبیا    mRNA- lncRNAشبکه هم بیانی  تجزیه و تحلیل   (1404) سهرابی سید سجاد، اسماعیلی احمد، میرزاوند ستاره استناد:

 (L. Phaseolus vulgaris تحت تنش شوری ). 122-99(، 4)17، مجله بیوتکنولوژی کشاورزی. 
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 مقدمه

  ،یی این)بناکتر  یسنننتیزهنای تنشبنه شنننکنل  یمختلف داتینطور مکرر بنا تهندبنه اهنانینگ ،اقلیم جهنانی بنا توجنه بنه تغییرات امروزه

قرار گرفتن در   لا ،یسن  ایمدت  یطولان  یخشنکسنال ن،ییدرجه حرارت بالا و پا ،ی)شنور یسنتیرزیزا( و غیماریب  عوامل ریو سنا یقارچ

 یهاتنش نیتراز مهم  یکی یشنننور  .(Sandalio, 2022)  شنننوندمی  ( مواجهرهیو غ یکمبود مواد مغذ  ،نیمعرض فلزات سننننگ

هکتار  ونیلیم 5/1 رفتن از دسنت  منجربه هو هر سنال  گذاردیم یمنف  ریتأث یجهان اسیدر مق  یکشناورز یوراسنت که بر بهره یطیمح

 ییشننود که در آن رسننانامی  گفته یبه خاک  یطور کلخاک شننور به .(Garcia et al., 2019)شننود می  یکشنناورز هاینیاز زم

 25 ی( در دماNaClمولار یلیم 40 باًی)تقر بر متر منسیزیدسن 4از    شیب شنهیر هی( در ناحECe( عصناره اشنباع )EC)  یکیالکتر

تجمع   یاهیگ  هایسنلو  در Cl−و   Na+ هایی، یونشنورتنش   در .(Shrivastava & Kumar, 2015) باشند  گرادیدرجه سنانت

  یشور  .(El-Beltagi et al., 2023) ددهیو جذ  عناصر را کاهش م شودیم اهانیگدر   تیسنمایجاد  باعث  این امر   که ابندییم
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-و  K ،+2Ca+مناننند  یمهم یهناونی بنا  Cl−و  Na+ یهناونی  نیرقنابنت ب ایاز طر یعندم تعناد  مواد مغنذ اینبناعنث کمبود    نیهمهن

3ON   شنودیم (Wekesa et al., 2022).  و  یشنیرو رشند  ،یزناز جمله جوانه  اهیهای رشند گبر تمام جنبه  باًیتقر این تنش محیطی

 تیهدا  ،نیو پروتل  دراتیکربوه یمحتوا  ،لیکلروف یکاهش سننطب برگ، محتوا  ایاز طر شننوری نیهمهن گذارد.می ریتأث یشننیزا

بر  علاوه  .(Netondo et al., 2004) گذاردیم  منفی ریفتوسننتز تأثبر    II  سنتمیفتوسن ییکاهش کارابا    یکمتر  زانیو به م  یاروزنه

 هیتنش ثانو اهانیتواند در گمی(  Reactive Oxygen Species, ROS) ژنیهای فعا  اکسننتجمع گونه  ایاز طرشننوری   ن،یا

و به حداقل  بقا  برای مختلف  یهاسننمیمکان جادیبا ا اهانیحا ، گ نیا  با  .(Huang et al., 2019)کند  جادیا  )اسننمزی و یونی(

 Na+  میزان  با سنجش  یتنش شور  به اهانیگ پاسخ .(Raza et al., 2023) دهندمیپاسخ به آن   یشنوری تنش هابیرسناندن آسن

  عواملو   به شنوریدهنده  ژن پاسنخ نیچند  انیسنطوح ب،  Na+ رود یونو یطور متوالکه به  شنودیآغاز م هیاولرسنانی  ء پیامو سنپس القا

( PCGs) نیکدکننده پروتل یهاثابت شنده اسنت که ژنتر  پیش  .(Van Zelm et al., 2020) دهدی( را کاهش مTFs)  یسنیرونو

هنای مختلفی مناننند ژنوم کنه شنننامنل مکنانیسنننماپی  هسنننتنند.  تنش شنننوریبنه    مختلف پناسنننخ  یرهنایدر مسننن  یمهم گرانیبناز

های غیرکدکننده بلند اسننت، با عوامل  RNA  ها وRNA، بازسننازی کروماتین، تغییرات دم هیسننتون، میکرو DNAمتیلاسننیون

های خاص را تحت تأثیر قرار های بینان ژن و ههور فنوتین کنند تا پروفایلوهوا تعنامل میزا و آ محیطی نظیر تغنذیه، عوامل بیمناری

وگوی  دهند، شنامل گفتاین تعاملات پیهیده هسنتند و در سنطوح متعددی رم می.  (Mohammadabadi et al., 2023) دهد

دهد که تنوع شنواهد رو به افزایش نشنان می  (Amiri Roudbar et al., 2020) های محیطیژنوم و محرکپویا بین ژنوم، اپی

های یوکاریوتی بیان ژن  (Alavi et al., 2022) کندهای تولیدی ایفا میژنومی نقش مهمی در تعیین نتایج سنلامتی و ویژگیاپی

تنهنا .  (Hajalizadeh et al., 2021) شنننودهنای کنترلی چنندبعندی تنظیم میانیسنننمصنننورت زمنانی و مکنانی از طریا مکنبنه

 شنننود و بینان ژن بنه مراحنل رشننند وابسنننتنه اسنننتصنننورت فعنا  بینان میزیرمجموعنه محندودی از کنل ژنوم در هر نوع بنافنت بنه

(Heidarpour et al., 2011)  .ها مختص بافت هسننتنددر نتیجه، الگوهای بیان ژن در یوکاریوت (Mohammadabadi et 

al., 2024)  .های دیگر هایی که توسنط بافتعلاوه بر این، سنطوح محصنولات ژنی سننتز شنده در یک بافت معین، و همهنین آن

  .( Mohammadabadi & Asadollahpour Nanaei, 2021) کننندطور جمعی بینان ژن را تنظیم میشنننونند، بنهتنأمین می

 گذارندکنند که از طریا آن عوامل محیطی اثری ماندگار بر ژنوم به جا مینیسنمی حیاتی عمل میعنوان مکاژنتیکی بهتغییرات اپی

(Mohammadabadi et al., 2022)  .های بعدی بدون تغییر در توالیتوانند ارثی باشنند و بر نسنلاین تغییرات می DNA  تأثیر

های ها و پروتلینهای اسناسنی تحقیقات ژنتیکی شنامل بررسنی ژنیکی از جنبه .(Mohammadabadi et al., 2025)  بگذارند

پیشرفت در درک .  (Khabiri et al., 2023)  شوندهای خاص است که در سطوح سلولی و کروموزومی بررسی میمرتبط با ویژگی

 لیند داردهنای بیولوژیکی و کناربردهنای عملی در سنننلامنت و توتوجهی برای بهبود بینشاین فرآینندهنای تنظیمی پتنانسنننینل قنابنل

(Arabpour et al., 2021)  .یاتینقش ح  برخی مطالعات RNAکدکننده    ریهای غ(ncRNAs) یطیهای محدر پاسنخ به تنش 

یکی از مهم ترین عناصنننر ژنتیکی متعلا به    (های بلند غیر کدکنندهRNA)  lncRNA.  (Das et al., 2023) اندکرده را اثبات
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های زیسنتی و گو به انواع مختلف تنشهای پاسنخدر تنظیم بیان ژنها روند که نقش آنمیهای غیر کدکننده به شنمار  RNAگروه 

 دینوکللوت  200با طولی بیشنتر از  RNA  یهامولکو  ،ها. lncRNA(Chand Jha et al., 2021)  غیرزیسنتی اثبات شنده اسنت

این گروه از عناصننر ژنتیکی  .  (Liu et al., 2015)دارند  نرا  (  ORF)  بازخوانشچارچو    و نیپروتل  یکدگذار  ییهسننتند که توانا

یابی  های توالیفناورینسننل جدید   .(Hou et al., 2019)  شننوندمی یبندعمل طبقه سننمیو مکان یعمدتاً بر اسنناس منشنناء ژنوم

(Next generation sequencing: NGS) این امکان را فراهم آورده تا این عناصر ژنتیکی مهم در موجودات مختلف از جمله 

گیاهان با سنرعت بیشنتری شنناسنایی شنوند. با این حا ، در زمینه توزیع فراوانی این عناصنر ژنتیکی مهم در ژنوم گیاهان مختلف از 

. هر (Sanchita et al., 2020) های متفاوتی وجود داردزمینی، ذرت، گوجه فرنگی و برنج گزارشجمله آرابیدوپسنیس، کلزا، سنیب

گروه از  این ژنی،مکان اسنناس بر حا  این با اند،از نظر مکانیسننم عمل چندان شننناخته نشننده تنظیمی عناصننر از گروه چند این

تصنور در ابتدا  .  (Ma et al., 2013) بندی نمودسننس دسنتهآنتی ژنی، اینترونی ووه بینگر سنه در توانمی های غیرکدکننده راتوالی

 junk“  این “یسنننیرونو  زینو”عنوان  بنه  نیدارنند، بننابرا یوتیوکناری یهنادر ژنوم یکم  یعملکرد تیناهم هناlncRNAکنه  شننندیم

regions”  نددشنیم دهینام  (Samarfard et al., 2022).   انیب میبا تنظحا  امروزه مشنخص شنده اسنت که این عناصنر  اینبا  

. در (Di Marsico et al., 2022)  کنندمی  فایا یسنتیرزیغزیسنتی و های تنشانواع  و پاسنخ به   اهیدر رشند گ  ؤثری، نقش مهاژن

 Kumar)نخود  گو به تنش شنوری در گیاهان مختلف از جمله های پاسنخمطالعات مختلف نقش این عناصنر تنظیمی در تنظیم ژن

et al., 2021)( یونجه بخارا ،Melilotus albus  )(Zong et al., 2021) پنبه ،(Deng et al., 2018)  و ذرت(Liu et 

al., 2022) .به اثبات رسیده است 

از بنا توجنه بنه اینکنه منبع غنی اسنننت کنه     Phaseolusجنسگوننه مهم   از (Phaseolus vulgaris L.)  یمعموللوبینا  

ها ونیلیمغذایی  نقش مهمی در رژیم  اسنت،  نیو پرول نیآرژن  د،یاسن  کیگلوتام یرضنروریغ هاینهیآم دیاسن و همهنین نیلوسن ،نیزیل

  حفاهتیتواند نقش  یحبوبات م  ریسننا مانند ،یمعمول یایلوببر این علاوه  .(Wekesa et al., 2022)دارد نفر در سننراسننر جهان  

به شندت    ایحا ، لوب  نیا با  .(Carbas et al., 2020)  داشنته باشند ییغذا میوابسنته به رژ  یهایماریو درمان ب یریشنگیدر پ یمهم

 باشندمیافت عملکرد شندید  محتمل  dSm2-1 از   بیشنترخاک  یشنورو در   (Beltagi et al., 2023-El)  اسنت ی حسناسبه شنور

(Wekesa et al., 2022).  ای درباره تأثیر تنش شنننوری  های دیگر، تاکنون هیچ مطنالعنهبا وجود مطنالعنات انجنام شنننده در گونه

  در لوبیا به  هاlncRNAپس از شنناسنایی   ،مطالعه حاضنردر از این رو   .ها در گیاه لوبیا معمولی گزارش نشنده اسنت lncRNAبر

 سنمیمکان  یرا برا  یدیشنواهد جدهای این پژوهش پردازیم. همهنین یافتهی میشنور  مکانیسنم پاسنخ به تنش ها درنقش آن  یبررسن

 .ددهمی ارائه mRNA-lncRNA بیانیهم شبکه منظراز  گیاه لوبیادر  شوریتحمل  یاحتمال
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 هامواد و روش

گیاه  RNAیابی  توالی های حاصنل ازداده  :لوبیا برگ  بندی ترنسرکریتتو ها و سررهمآوری و ویرایش داده جمع 

برای بررسنی  شندند.   دانلود SRAبخش    NCBIپایگاه داده از  GSE156113تنش شنوری و شناهد با شنماره دسنترسنی   تحت لوبیا

اسننتفاده شنند.  ) نسننخه CLC Genomics Workbench 20 (افزار  در نرم  quality controlهای خام، از ابزار  کیفیت داده

ها بررسنی گردید. در مرحله های آداپتور و طو  خوانش، حضنور توالیGC ، میزان محتوایPhred های کیفیت نظیر نمرهشناخص

های نوکللوتید( و توالی 50های بسننیار کوتاه )کمتر از ، خوانش(Phred score < 30) های با کیفیت پایینپردازش، خوانشپیش

شنده با  سنازیهای پاکدر ادامه، خوانش  .افزار حذف شندندفرض نرمدارای آداپتور یا محتوای نامناسنب با اسنتفاده از تنظیمات پیش

یابی شنامل درصند یابی شندند. در این مرحله، پارامترهای نقشنهنقشنه (PhaVulg1_0) افزار به ژنوم مرجع لوبیااسنتفاده از همان نرم

رجع ها ممکن اسننت در ژنوم م. برخی از رونوشننتشنند  گرفته نظر در  درصنند  50تطابا طو  حداقل درصنند و 90تطابا حداقل 

نتوانند به   (RNA) ها، نواحی پیهیده یا سناختارهای خاصثل جهشم  یا به دلایل فنی  نشنده باشنند  (annotated)  نویسنیحاشنیه

های های جدید یا ژنها، ایزوفرمlncRNAتواننند شنننامل اطلاعاتی از می unmapped هایخوبی م  شنننوند. بننابراین خوانش

یابی نشنده به منظور شنناسنایی های نقشنهاز خوانش.  اندقابل شنناسنایی de novo بندیناشنناخته باشنند که فقط از طریا سنرهم

 Conesa)  اند، اسنتفاده شنده اسنتها که در ژنوم مرجع به درسنتی ثبت نشنده lncRNAهای جدید و احتمالی از جملهترنسنکریپت

et al., 2016). 

در نظر گرفتن حد آسنتانه   هاlncRNAمنظور شنناسنایی توالی  های اعما  شنده بهنخسنتین پالایه  ها:lncRNAشرناسرایی  

نوکللوتید بود. با اسنتفاده از  200و طو  توالی بیشنتر از   1( بیشنتر از  Counts per million; CPMتعداد رونوشنت در میلیون )

بینی شنده مورد ارزیابی قرار های پیشlncRNA( پتانسنیل کدگذاری http://cpc2.cbi.pku.edu.cn)  CPC2ابزار تحت و  

  Barrnap( و  2)نسنننخنه    tRNAscan-SEهنا از ابزار  rRNAو   هناtRNAمنظور حنذف  . بنه(Kang et al., 2017)گرفنت  

  (PLncPRO) افزاریها از بسنته نرمlncRNA  تردقیا  منظور شنناسناییبه.  (Lowe & Chan, 2016)اسنتفاده شند  (9)نسنخه 

 های ثبت شنندهابتدا با اسننتفاده از مد  گیاهان دولپه و ویژگی افزاریدر این بسننته نرم  .(Singh et al., 2017)  اسننتفاده شنند

lncRNA های احتمالیبه شننناسننایی توالی،  ها در این مد   lncRNAشننود  پرداخته می(Singh et al., 2017)  .بر این،  علاوه

برای    BLASTn ابزار  ( و NR ،Pfam  ،UniProt ) های داده پروتلینیبرای پایگاه BLASTx جسننتجو با اسننتفاده از ابزار  

های سناختاری انجام   RNAهای دارای پتانسنیل کدگذاری یا مشنابهت بابه منظور حذف توالی (Rfam) مانند RNA هایپایگاه

  GreeNCهای  های گیاهی موجود در پایگاهlncRNAهای شنناسنایی شنده، با بلاسنت علیه مجموعه  شندگی توالیحفاهت  .شند

(Paytuví Gallart et al., 2016)  ،CANTATAdb v2.0   ( 2)نسننخه(Szcześniak et al., 2019) lncRNAdb   

v2.0   ( 2)نسخه(Quek et al., 2015)  وPLncDB   ( 2)نسخه(Jin et al., 2021) .مورد ارزیابی نهایی قرار گرفت 



 1404و همکاران، میرزاوند 

109 

 

مطالعه، برای شنناسنایی    این   در های هدف:  سرازی ژنغنی  تحلیل  و تجزیه و  عملکردی  بینی، مسرتندسرازیپیش

عنوان ورودی به  به   lncRNAهای و  . برای این منظور، ژن ( Li et al., 2015)  اسنتفاده شند   LncTarاز ابزار    lncRNAهای هدف  ژن 

LncTar   منظور هسنتی شنناسنی ) های هدف ترانس شنناسنایی شندند. به فرض ژن معرفی شندند و با اسنتفاده از پارامترهای پیشGene 

Ontology ( و تعیین مسنننیرهنای متنابولیکی )KEGG بناشننننند از ابزار تحنت و   می   هنای هندف در آن درگیر ( کنه ژنg:Profiler  

 (https://biit.cs.ut.ee/gprofiler .استفاده شد ) 

های با بیان افتراقی  تحلیل بیان و شننناسننایی ژن  و تجزیه  برای  بیان افتراقی:  با  هاlncRNA و هاژن  شررناسررایی

(Differentially Expressed Genes: DEGs)  و همهنین  lncRNAهنای بنا بینان افتراقی  (DE-lncRNA)  افزار  نرم  از

DESeq2  (Love et al., 2014)  فتن حدود آسننتانهردر نظر گ  با  FDR <0.01  ،|log2 (FC)| ≥ 1 و CPM ≥ 1   اسننتفاده

 شد.

از   ،های منتخبlncRNAو  mRNA بیانی شنبکه هم منظور بررسنیبه :mRNA-lncRNA  بیانیشربکه همترسریم  

   دسنت آوردن ماتریس همبسنتگیپس از به.  (Revelle & Revelle, 2015)  اسنتفاده شند Rدر محیط  psych افزاری نرم بسنته

DEGs   وlncRNAافزارهای منتخب، از نرم  Cytoscape   به  بیانی اسنتفاده شند. در نهایتبرای ترسنیم شنبکه هم( 9/3)نسنخه

 Chin)د  اسنتفاده شن  g:Profiler  (https://biit.cs.ut.ee/gprofiler/gost)ابزار تحت و  از  نظور مسنتندسنازی عملکردی  م

et al., 2014). 

رقم مورد اسننتفاده دارای    پس از تهیه بذور از مرکز ملی ذخایر ژنتیکی و زیسننتی ایران،  اعمال تنش شرروری:و  یاهیمواد گ

در    ماًی مسننتق بذور     . و متعلا به اسننتان گیلان بوده اسننت    .Phaseolus vulgaris Lاز گونه   IBRC P1012285  شننماره دسننتیابی 

در محل گلخانه    ، حجم/ حجم( 1:1) و پرلیت اسنتریل شنده به نسنبت مسناوی    ( شنسنته شنده ) با ماسنه  پرشنده  (  متر ی سنانت   14  ×   12)   ی ها گلدان 

نوری  شرایط    گراد، درجه سانتی   52با متوسط دمای روزانه    بذور کشت شده در شرایط گلخانه   کاشته شدند. دانشکده کشاورزی دانشگاه لرستان  

های کوچک با  روز پس از کشت بذور، جوانه زنی صورت گرفت و گیاههه   قرار گرفتند. چهار   درصد   70و رطوبت نسبی    ساعت   12/ 12  طبیعی 

برگی(  ده روز پس از جوانه زنی )مرحله سننه   شنندند. لیتر برای هر گلدان(  میلی   40آبیاری ) صننورت روزانه  به  ( pH 5.9محلو  غذایی هوگلند ) 

 شنوک  از  جلوگیری  منظور به گلدان وجود داشنت.    5ها به دو گروه شناهد و تیمار تقسنیم شندند. در هر گروه سنه تکرار و در هر تکرار  گلدان 

سناعت    72شند.   مولار افزایش داده  میلی   150رسنیدن به غلظت نهایی  تا  مولار میلی  50 میزان روزانه  به  و  ج ی تدر به   د ی کلر   م ی سند سنطب   اسنمزی، 

بلافاصنله در  تحت تنش و شناهد برداشنت و    اهان ی گ   برگ بافت   برداری از برگ گیاهان تیمار و شناهد انجام شند. بعد از اعما  تیمار شنوری نمونه 

 شدند.   ی نگهدار گراد  ی درجه سانت   - 80  ی دما در یخها  با    RNAتا زمان استخراج  منجمد و سپس    ع ی ما   تروژن ی ن 

اسننتخراج  کیت از برداری شننده  نمونه  یهاکل از بافت  RNAمنظور اسننتخراج  به : cDNAو سرنتز RNA اسرتررا 

RNA ()کمیت و کیفیت  .شند اسنتفاده شنرکت دنا زیسنت آسنیاRNA   دسنتگاه نانودرا  )با اسنتفاده از  اسنتخراجیEppendorf 
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BioPhotometer D30همهنین یکپارچگی    شند.  ( سننجشRNA  با اسنتفاده از الکتروفروز ژ  )یک درصند( مورد بررسنی قرار

 cDNAاستاندارد سنتز    تیاز ک cDNA  سنتز منظور  به DNase Iاسنتخراجی و تیمار با آنزیم  RNAگرفت. پس از تأیید کیفیت 

(Easy cDNA Synthesis Kitشرکت پارس توس زیست فن ، )استفاده شد.آور 

اسنتفاده شند. بدین   qRT_PCRهای شنناسنایی شنده از واکنش منظور اعتبارسننجی بیان توالیبه  qRT_PCR: واکنش

سازی منظور نرما همهنین به شد و  یطراح( 6)نسخه    AlleleIDافزاراستفاده از نرمهای منتخب با منظور آغازگرهایی برای توالی

زیسنتی و با سنه تکرار   qRT-PCRواکنش   .(1جدو  ) دار اسنتفاده شندبه عنوان ژن خانه (ACT11)  نیاکت  های بیان از ژنداده

شند.    انجام( شنرکت پارس توس، ایران) SYBR Green  Real-time PCR تیبا اسنتفاده از کواکنش   انجام شند. فنی  تکرار دو

میکرولیتر   10، و  cDNAنموننه    تریکرولیم  2هنا،  آغنازگر  جفنت  از  کیناز هر    تریکرولیم  5/1  آ ،  تریکرولیم  5  یمخلوط واکنش حناو

 95در دمای  سنازی اولیهواسنرشنتهشنامل واکنش   چرخه دمایی و زمانی  بود. تریکرولیم  20 ییبا حجم نهامسنترمیکس سنایبرگرین،  

اتصنا  برای هر ثانیه در دمای  30درجه، اتصنا    95در دمای  ثانیه  15سنازی  واسنرشنته  :چرخه شنامل  35دقیقه،  15مدت  به درجه

و داده های   LinRegنرم افزار  با اسنتفاده از  واکنش  کارایی  بود.  درجه   72  ثانیه در دمای  30 سنازیطویل( و 1جدو   )آغازگر  جفت

 نسبیتجزیه و تحلیل بیان    .دارد قرار(  %110–90بررسی شد و اطمینان حاصل گردید که در محدوده قابل قبو  )ها حا  از بیان ژن

 .(Livak & Schmittgen, 2001) انجام شد  CtΔΔ –2ها با استفاده از روش ژن

 

 qRT-PCR. خصوصیات آغازگرهای استفاده شده برای واکنش  1جدول 

Table 1. Characteristics of the primers used for qRT-PCR reaction 

محصو  اندازه    
Product size 

(bp) 

 دمای اتصا  
Annealing 

temperature (°C) 

 توالی برگشت آغازگر 
Reverse primer sequence 

)’3-’(5 

 توالی رفت آغازگر 
Forward primer sequence 

)’3-’(5 

 نام توالی 
Sequence ID 

186 55.3 
AAACCACCACCAACT

TCC 
ATGATAGTAGTATG

GCGTAGG 

L_LNCRNA

1 

94 55.6 
TCTTTGGGTCAGGAGG

AGGGAAC 

CCACACACCGCCAA

CACCTATAC 

L_LNCRNA

2 

102 55.5 
GACTGGAGGAGGAGG

AGAG 

CCCAAGCACCCATA

CACG 

L_LNCRNA

3 

190 53.5 
AGCCTTGGGGTTAAG

AGGAG 
TGCATACGTTGGTG

ATGAGG 

PHAVU_008

G011000g: 

ACT11 
 

 نتایج و بحث

پس    .شندند شنناخته  بالقوه lncRNAبه عنوان   توالی  37282، آمده  دسنتبه  رونوشنت193403 پس از پالایش اولیه از مجموع

تعنداد    Rfamو   NR  ،UniProt ،Pfamهنای  پنایگناه هنا در مقنابنلاین توالی  BLASTx  و  PLncPROافزار  نرماز اسنننتفناده از  

lncRNA  های توالی  بیشننتر اطمینان  برایمورد تقلیل یافت.   2640ها بهlncRNA  داده  پایگاه 3 از  اسننتفاده با  شننده بینیپیش
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lncRNA  ( گیاهیGreeNC،PLncDB    وCANTATA مورد بررسنی قرار گرفتند که نتایج نشنان داد )توالی حداقل در  518

طور مشنترک در هر سنه  توالی به 195 باشند. همهنین نتایج نشنان داد کهمی های مورد بررسنی دارای رکورد مشنابهییکی از پایگاه

های شنناسنایی  توالی طو   اند. کمینه و بیشنینهبار در لوبیا شنناسنایی شندهها نیز برای اولینو سنایر توالی  باشنندمی پایگاه داده مشنترک

. همهنین نتایج بلاسننت نشننان داد که گیاهان خانواده حبوبات در میان برترین  محاسننبه شنندنوکللوتید  782و   301  بیترتبهشننده 

( بیشنترین قرابت را Vigna radiataها گیاه ماش )های شنناسنایی شنده بودند، که از میان آنگیاهان از نظر میزان شنباهت با توالی

 . (1شکل )با لوبیا نشان داد 

 

 گیاهی مرتلف   lncRNAهای شناسایی شده در لوبیا تحت تنش شوری علیه پایگاه  lncRNA. نتایج بلاست  1شکل  

Figure 1. Results of BLAST analysis of identified lncRNAs in common bean under salt stress 

against various plant lncRNA databases 

 

(  DEGsهای با بیان افتراقی )منظور بررسی بیان ژن به شناسایی شده:  lncRNAهای  ها و توالی افتراقی ژن  انیب

  . د دنش سهیمقا های شاهدهای تحت تنش شوری در مقابل نمونه شده، نمونه  شناسایی   lncRNAهایو همهنین ارزیابی بیان توالی 

ژن   728ژن افزایش بیان و  578بودند که از آن میان  داریمعنی بیان تحت تنش شوری داری افتراق ژن 1306نتایج نشان داد که 

شناسایی    lncRNAشناسایی شده نیز نشان داد که از کل     lncRNAکاهش بیان نشان دادند. همهنین نتایج بررسی بیان توالی  

-به ترتیب با  L_ lncRNA2و  L_ lncRNA1داری بودند. دو توالی تحت عناوین شده تنها سه توالی دارای بیان افتراقی معنی

2.29765  =FCLog2    4.27789و-  =FCLog2    و توالی  کاهش بیانL_ lncRNA3     6.848957با  =FCLog2    افزایش بیان

 نشان دادند. 

که در مجموع    داد  نشان  mRNA-lncRNAبیانی  نتایج تجزیه و تحلیل شبکه هم:  mRNA-lncRNAبیانی  شبکه هم 

طور مستقیم ژن به  9بر این نتایج نشان داد که (. علاوه2بیان هستند )شکل منتخب هم lncRNAبا سه توالی  (DEGsژن ) 581
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(. با تجزیه 2)جدو     انجام شده است  بیانهای همصورت هدفمند از بین ژنکه این انتخا  بهباشند  میهدف سه توالی شناسایی شده  

داری در طور معنیها بهشناسی و تعیین مسیرهای متابولیکی برای این مجموعه ژن نشان داد که این گروه از ژن و تحلیل هستی

بترپنوئید و سسکویی تری  بیوسنتز  ، بیوسنتز فلاونوئید،  بیوژنز ریبوزوممسیرهای متابولیکی شامل   تروپان،  ترپنوئید،  آلکالوئید  یوسنتز 

پیریدین و  فرآیند  پیپریدین  پروتلین )فتوسنتز    و  یا کمپلکسشامل  آنتن  برداشت های  نورهای  تحلیل  کننده  و  تجزیه  دارند.  نقش   )

 ل یکوزیگل-UDP  تیفعالی،  زوریکاتال  تیعالفنشان داد که در بخش عملکرد مولکولی  مستندسازی عملکردی این مجموعه ژن نیز  

  فرآیند متابولیک لیپید   ، DNAباز شدنبیشترین نمود را داشته، در بخش فرآیندهای زیستی،    ترانسفراز  لیهگزوز  تیفعالو    ترانسفراز

و اندامک     THOکمپلکس،   MCMتری بوده و در نهایت در حوزه جایگاه سلولی کمپلکسدارای نقش موثر  فرآیند بیوسنتزی لیپید  و

 دهند. میدار را از خود نشانبیشترین اثر معنی هسته

 

 های شناسایی شده در ترنسکریتتو  برگ لوبیا تحت تنش شوری lncRNAهای هدف  . مشرصات ژن 2جدول  

Table 2. Characteristics of target genes for the identified lncRNAs in the transcriptome of 

bean leaves under salt stress 

رکدکنندهیغدبلن  

RNA  
LncRNA  

هدف توالی  نام   

Target name  

هدف توالی طو   

   Target Length     

  پایینژن  نیترکینزد
  دست
 ndG   

سیدوپسیآراب باساخت هم     
  Ortholog in 

Arabidopsis 

حات ی توض   

Description  

 

L_LNCRNA1 

PHAVU_00

7G225200g 
2042 -0.1523 AT3G53040 

LEA 

protein 

PHAVU_01

0G056200g 
2909 -0.1565 N/A N/A 

PHAVU_01

1G005200g 
1417 -0.1581 AT5G62360 

Plant 

invertase 

PHAVU_01

1G056500g 
6049 -0.1621 AT3G45140 

Lipoxygena

se 2 

PHAVU_00

1G175400g 
1794 -0.1602 AT2G37100 

Protamine 

P1 

L_LNCRNA2 

PHAVU_00

9G080200g 
746 -0.3113 N/A N/A 

PHAVU_01

0G065400g 
620 -0.1568 AT2G38310 

PYR1-like 

4 

PHAVU_01

1G120600g 
669 -0.2004 N/A N/A 

L_LNCRNA3 
PHAVU_01

1G211300g 
2403 -0.275 N/A N/A 

 

 qRT-PCR منتخب با استفاده از روش یهایتوال انیسنجش بشده:  ییشناسا یهاlncRNA انی ب یاعتبارسنج

 ن یرا به خود اختصاص دادند. همهن  ینسب  انیب  زانیم  نیترو کم  نیشتریب  بیترتبه  L_lncRNA2 و   L_lncRNA3 نشان داد که

  ی همبستگ  یدو روش دارا  نیدر ا  راتیینشان داد که روند تغ RNA-seq و qRT-PCR در دو روش  های توال  ن یا  ینسب  انیب  سهیمقا

 .(4قرار داد )شکل  دییرا مورد تأ های توال نیا ینسب انیصحت ب توانیمصورت گرفته   سهی رو با توجه به مقا نیبود؛ از ا 997/0
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تحت    ا یمنترب در برگ لوب  lncRNA( و سه  DEGs)  یافتراق  ان یبا ب  یهاژن  ان یم   یانیب.  شبکه هم 2شکل  

(،  mRNAsهدف )  یهاسبز: ژن  یاره یدا  یهامنترب، گره  یهاlncRNA  :قرمز  یمثلث  یها. گرهیتنش شور

 ان یب  یها بر اساس همبستگ lncRNAها و ژن نی معنادار ب یانیبها: روابط هملبه
Figure 2. Co-expression network among differentially expressed genes (DEGs) and three 

selected lncRNAs in bean leaves under salt stress. Red triangular nodes: selected lncRNAs, 

Green circular nodes: target genes (mRNAs). Edges: significant co-expression relationships 

between genes and lncRNAs based on expression correlation 

 (Aف)ال

 
 (B)ب

 
تحت تنش    Phaseolus vulgarisدر   mRNA-lncRNAهای مسرتندسرازی عملکردی مجموعه ژن.  3شرکل  

 مسیرهای متابولیکی (هستی شناسی ژن، ب (شوری. الف
Figure 3. Functional annotation of the mRNA-lncRNA gene set in Phaseolus vulgaris 

under salt stress. A) Gene ontology, B) Metabolic pathways 
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شناسایی شده در برگ لوبیا تحت تنش شوری با استفاده از دو روش   lncRNA. مقایسه بیان نسبی 4شکل  

RNA-seq  وqRT-PCR 

Figure 4. Comparison of the relative expression levels of the identified lncRNAs in bean 

leaves under salt stress using RNA-seq and qRT-PCR methods 

 

 ,Hernández)اسنت   و فیزیولوژیکی یمولکولی، سنلولی، متابولیک  هایدارای پیهیدگی در گیاهان  تحمل شنوریسنازوکار 

2019; Parida & Das, 2005).  تنش شنوری از طریا متوقف نمودن رشند برگ، کاهش وزن تر و خشنک ریشنه،  طور کلی به

زنی، کاهش ارتفاع بوته و همهنین اختلا  در متابولیسننم گیاه منجر به افت شنندید  زنی یا تاخیر در جوانهسنناقه و برگ، عدم جوانه

گیاه   .(El-Beltagi et al., 2023; Van Zelm et al., 2020; Zong et al., 2021)شنود می عملکرد در گیاهان مختلف

رسنان محیطی اسنت که آسنیب این عامل  درک  یبرا دهیهیپ سنمیمکان نیچنددارای لوبیا به عنوان یک گیاه حسناس به تنش شنوری،  

پس از  ،یسنیمتعدد در سنطب رونو  یهاژن  انیمجدد ب  یزیرمناسنب و پاسنخ مناسنب با برنامه رسنانیپیام  یهاریمسن جادیا شنامل

های یفناوریابی نسنل جدید و پیشنرفت در ی توالیهاروشابداع   باهمراه .  (Zong et al., 2021)باشند  می  ژنتیکیو اپ  ،یسنیرونو

اند  های زیسننتی و غیرزیسننتی نیز دچار تحو  شنندهنژادی گیاهان با هدف تولید ارقام متحمل به انواع تنشهای بهاُمیکس، برنامه

(Mahajan et al., 2017; Okay et al., 2024)گیاهی مستلزم درک بیشتر و بهتر سازوکار نژادی  های نوین به. موفقیت روش

را   مفیدیتوانند اطلاعات  می هادهند که تغییر بیان ژننتایج مطالعات متعدد نشنان میهای محیطی اسنت.  مولکولی تحمل به تنش

 ;Niron et al., 2020) ارائه دهند شنوریهای پیهیده مولکولی و ژنتیکی دخیل در واکنش تحمل به  برای روشنن شندن مکانیسنم

Xi Sun et al., 2020; Yu et al., 2023)   .های مولکولی از جمله ناخت عناصر ژنتیکی درگیر در مکانیسمپرواضب است که ش

ها یکی از عناصنر ژنتیکی که اخیراً نقش آن در تنظیم بیان ژن  ای برخوردار اسنت.ها از اهمیت ویژهعناصنر دخیل در تنظیم بیان ژن
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ها هستند  RNAها کلاس جدیدی ازlncRNAهستند.  هاlncRNAهای محیطی برجسته شده است،  خصوص در هنگام تنشبه

ها در تنظیم بیان ژن و حفظ پایایی lncRNA اند کهمطالعات متعدد نشنان داده ندارند؛ با این حا ،را که توانایی کدگذاری پروتلین 

توانند متابولیسنم ها می lncRNAاند کهنشنان داده  . نتایج برخی مطالعات(Gong et al., 2021) کنندکلیدی ایفا می ژنوم نقش

فیزیولوژیکی و همهنین رشند و توسنعه گیاهان را از طریا تنظیم تغییرات هیسنتونی، تغییرات سناختاری اسنید نوکللیک، متیلاسنیون و 

 ,.Jannesar et al., 2024; Mehralizade et al., 2024; X Sun et al)  یرینت کننندمند  را RNA–RNA تعناملات

2020; Yang et al., 2023).  بینی عملکردی و پیش ای که با هدف شنناسنایینتایج مطالعهlncRNA  ها مرتبط با تنش شنوری

های نخود توزیع شنده جدید شند که از نظر مکانی در تمام کروموزوم  lncRNA  3452در نخود انجام شنده بود منجر به شنناسنایی 

در گیاهان مختلف از ها lncRNA  ی از شنناسنایی و تعیین نقشمتعدد هایگزارشبر این . علاوه(Kumar et al., 2021)بودند  

 Jannesar) پسنته،  (Yu et al., 2023)، یونجه  (Jiang et al., 2024)برنج    ،(Mehralizade et al., 2024)اسنفناج جمله 

et al., 2024)  شناسایی  منتشر شده است؛ اما lncRNAها در لوبیاها و بررسی نقش آن (Phaseolus vulgaris)  تاکنون مورد

  .ها در لوبیا تحت تنش شنوری اسنت lncRNA این مطالعه اولین گزارش جامع از شنناسنایی و تحلیلت. اسن  بررسنی قرار نگرفته

توالی قبلا در سننایر گیاهان و مابقی   518در لوبیا شنند، که از این میان   lncRNAتوالی   2640  مطالعه حاضننر منجر به شننناسننایی

های شنناسنایی شنده به  lncRNAدهد که توزیع و فراوانی  میها برای اولین بار در لوبیا شنناسنایی شندند. بررسنی منابع نشنان  توالی

های الیباشند، هر چند در اغلب موارد تایید آزمایشنگاهی برای همه تومی های بیوانفورماتیکی در گیاهان مختلف بسنیار متفاوتروش

و  L_lncRNA1  ،L_lncRNA2  نیتحنت عنناو lncRNA  توالی سنننهحناضنننر  در مطنالعنه    شننننناسنننایی شنننده وجود نندارد.

L_lncRNA3  عنوان  بهlncRNAبا سنه   انیبهای همژن  یشنناسنیهسنت مطالعات شندند. ییشنناسنا یافتراق  انیب یدارا یها

lncRNA   مذکور نشننان داد کهlncRNA  بیوسنننتز  از جمله  یمهم سننلول مسننیرهای متابولیکی  درمربوطه   بیانهای همو ژنها

طور کلی نتایج ما نشنان داد مسنیرهای یبیوسننتز فلاونوئید  و یفتوسنتز  در پاسخ لوبیا به بهو فرآیند فتوسننتز نقش دارند.    فلاونوئید

،  ( Medicago sativaیونجه ) راسنتا اسنت. برای نمونه، درهای دیگر همهای مشنابه در گونهتنش شنوری فعا  هسنتند، با یافته

تحت تنش   DFR و CHS ،FLSهای کلیدی مسنیر فلاونوئید مانند های ترنسنکریپتومی و متابولومیک نشنان دادند که ژنتحلیل

 Wang et)  اکسنیدانی گیاه شندطور معناداری افزایش بیان داشنتند که منجر به تجمع فلاونوئیدها و بهبود هرفیت آنتیشنوری به

al., 2023)، عنوان مسننیرهای  به ئیدبیوسنننتز فنیل پروپانو و  بیوسنننتز فلاونوئید ای در گیاه توت، مسننیرهای  همهنین در مطالعه

ها نشنان  در زمینه فتوسننتز، بررسنی  .(Wang et al., 2025)  دارندرا برجسنته شنناسنایی شندند که نقش کلیدی در تحمل شنوری  

شنود،  های مرتبط با فتوسننتز، کاهش کلروفیل و آسنیب به سناختار کلروپلاسنت میاند که تنش شنوری منجر به کاهش بیان ژنداده

هایی در سنایر گیاهان زراعی مطابقت  این نتایج نیز با گزارش  نتقا  نور؛های اسنتوماتالی و تأثیر بر مسنیر اویژه از طریا محدودیتبه

  .( Jia et al., 2025)  ، تنش شنوری باعث سنرکو  مسنیر انتقا  نور و افت فتوسننتز شندBrassica rapa  دارد؛ برای مثا  در گونه

دهد که علاوه بر مسننیر فلاونوئید و فتوسنننتز، مسننیرهای دیگری از نشننان می نتایجمانند یونجه و ماش،  گیاهانیاین، در   برعلاوه
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ز در واکنش به شنوری دخیل نی  (SOD, CAT) اکسنیدانیهای آنتیو افزایش فعالیت آنزیم ABA سنیگنا ، متابولیسنم لیپیدجمله 

بر مسنیر فلاونوئید و فتوسننتز،  دهد که علاوهدر مجموع، بررسنی مطالعات اخیر نشنان می(Bouzroud et al., 2023).   هسنتند

شنوند. برای مثا  در بررسنی جامعی بر روی حبوبات زراعی، مشنخص شند  مسنیرهای دیگری نیز در واکنش به تنش شنوری فعا  می

نیز در واکنش  CAT و SOD اکسنیدانی مانندهای آنتیو افزایش آنزیم  ABA  مسنیرهای مرتبط با متابولیسنم لیپیدها، سنیگنالین 

  شنننامل  (،Phaseolus vulgarisلوبیا ) های حاضنننر دربنابراین یافته.  (Bouzroud et al., 2023)  به شنننوری اهمیت دارند

تر پاسنخ گیاهان به تنش شنوری قابل تبیین هسنتند و با  مسنیرهای فلاونوئید و فتوسننتز همراه با متابولیسنم لیپید، در چارچو  گسنترده

 از یک سنننازوکار اهانیگ یسنننتیرزیغهای تنشدر پاسنننخ به  در طی تکامل و . های مختلف تطابا دارندهای اخیر در گونهگزارش

 یو مالون د دازیپراکسنن ونی)گلوتات یدانیاکسننیهای آنتمیآنزدر این فرآیند  طوری کهاند، بهپیشننرفته برخوردار شننده یدانیاکسننیآنت

. گزارش  (Jan et al., 2021)شنوند  می دیتول(  ROSsهای اکسنیژن آزاد )سنمی رادیکا کاهش اثرات   یبرا  دهای( و فلاونوئدیآلدئ

 شنوری  به تنش  تحمل داده ورا کاهش   ویداتیاکسن تنش  اثراتهای آزاد، کا یبردن راد  نیاز ب  با  دیهای فلاونوئشنده اسنت که مولکو 

و   بر عملکردبا تأثیر منفی    یشنور تنشدهد که می. همهنین بررسنی منابع نشنان  (Chandran et al., 2019) دندهمی شیرا افزا

درک  از این رو. دهدمی نشنان  یاروزنه  تیو هدا یفتوسننتز ی بسنیار مخربی بر فرآیندامدهایبرگ پ  یآناتومو   کلروپلاسنت  متابولیسنم

تنش  به   تحملپلاسنم متوسنعه ژرم  یراه را برا یتحت تنش شنور یهای فتوسننتزژن یمولکول یکلروپلاسنت و مهندسنعملکرد 

های با توجه به مکانیسنم پیهیده و تعداد زیاد ژن  .(Zahra et al., 2022) سنازدمی هموار در گیاهان مختلف از جمله لوبیا  شنوری

  گیرند بهمی ها و عوامل تنظیمی که تحت تأثیر این شرایط محیطی قرارمستندسازی عملکردی ژن  ،یشوردخیل در تحمل به تنش  

ها در شنناسی ژناز جمله فرآیندهای زیسنتی بود که در تجزیه و تحلیل هسنتیمتابولیسنم لیپیدها  . کندمیکمک  درک بهتر این فرآیند 

ها ROSاز   یناشن یدیپیل  ونیداسنیپراکسن ایاز طر دیپیل یکاهش محتوا  Na+های مطالعه حاضنر  برجسنته شنده بود. با تجمع یون

 یضرور  یتحت تنش شوریی در گیاهان غشا  یحفظ هموستازاز این رو متابولیسم لیپیدها برای   گیرد؛می  صورت  یتحت تنش شور

ها با  های شنناسنایی شندند اما برخی از این ژنlncRNAهای زیادی به صنورت هم بیان با  . هر چند ژن(Pan et al., 2023)اسنت  

اشناره نمود.   LEAتوان به پروتلین می های شنناسنایی شندهترین ژنشنوند. از مهممی ها کنتر کنش فیزیکی توسنط این توالیبرهم

عنوان  به  تنش اکسیداتیو خودضد   نقشخاطر  و آبدوست هستند که بهبا عملکرد چندگانه   یهانیاز پروتل  یگروه  LEA یهانیپروتل

به هفت گروه  LEAهای  نی، پروتلنهیآمدیاسن  بیبر اسناس ترک  .(Bhardwaj et al., 2013)  شنوندیم شنناخته "یسنپر مولکول"

 برخوردار هستند ییبالا  تیاز اهم یاهیها  در قلمرو گنیدریبه نام یده LEA  2های گروه نیپروتل  ان،یم  نیشوند که از امی میتقس

(Athar et al., 2022)اثبات شنده    اثرات منفی تنش شنوری رفعها در این گروه از پروتلیننهفته و منحصنر به فرد  یهایژگی. و

های اصنلاح گیاهان از طریا مهندسنی ژنتیک و انتقا  ژن تواند به توسنعه روشمی اهان،یها در گآن  یدرک نقش مولکولاسنت و 

توان به  های شنناسنایی شنده در پژوهش حاضنر میlncRNAهای هدف  . از دیگر ژن(Bhardwaj et al., 2013) کمک نماید

PYR1 (PYRABACTIN RESISTANCE1( اشناره نمود. در تنش شنوری میزان آبسنزیک اسنید )ABA  ) به عنوان یک
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نقش بسنیار مهمی در  ABAهای عنوان یکی از گیرندهبه PYRهای  یابد، در این شنرایط پروتیینمیرسنان تنش افزایش  عامل پیام

های غیرزیسننتی از ها در مواجه با انواع مختلفی از تنشرسننانی و در نهایت تنظیم مجدد بیان ژناندازی آبشننار پیامدرک تنش و راه

های مناسننبی برای  توانند گزینهمی  lncRNAهای هدف ژنطور کلی . به(Zhao et al., 2021) کندمی جمله تنش شننوری ایفا

 منظور تولید ارقام متحمل به تنش شوری محسو  شوند.های اصلاحی مولکولی بهبرنامه

 هنا در لوبینا lncRNAمطنالعنه حناضنننر نخسنننتین گزارش جنامع در زمیننه شننننناسنننایی و تحلینل عملکردی:  گیرینتیجره

(Phaseolus vulgaris)   2640تحت تنش شنوری اسنت. شنناسناییlncRNA  های معتبر توالی مشنترک با پایگاه 195، از جمله

 ها نشنان داد کهیافته .رودهای اطلاعاتی ژنتیکی این گونه به شنمار میهای جدید، گامی مهم در توسنعه بانکو شنناسنایی توالی

lncRNAهای های غیرزیسننتی عمل کرده و از طریا تعامل با ژنهای مهم بیان ژن تحت تنشکنندهعنوان تنظیمتوانند بهها می

های . تحلیل عملکردی ژنهدف در فرآیندهای زیسنتی حیاتی مانند فتوسنتز، متابولیسم فلاونوئید و بیوسنتز لیپیدها ایفای نقش کنند

 lncRNAشنناسنایی  .ها در مسنیرهای کلیدی زیسنتی مرتبط با مقاومت به شنوری فعا  هسنتندهدف همهنین نشنان داد که این ژن

های اصننلاح ژنتیکی و تولید ارقام ها، پتانسننیل بالایی برای اسننتفاده در برنامههای هدف مرتبط با آنهای دارای بیان افتراقی و ژن

سنناز تواند زمینههای حاصننل از این پژوهش میمقاوم به شننوری دارد. با توجه به پیهیدگی سننازوکارهای تحمل به شننوری، داده

فناوری گیاهی و مهندسنی ژنتیک در لوبیا و سنایر گیاهان حسناس به شنوری  تر در زمینه زیسنتتحقیقات مولکولی و ژنتیکی پیشنرفته

 .باشد

ما را در اجرای هرچه  به خاطر پشنتیبانی مالی و تجهیزاتی  لرسنتان که دانشنگاه  یاز معاونت محترم پژوهشن  :سرتاسرگزاری

  .شودیم یسپاسگزار ،یاری کردند پژوهش حاضربهتر 
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