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 (15/12/1401: تاریخ پذیرش - 12/09/1401 )تاریخ دریافت:

 چکیده 

در    .گذاردعوامل محیطی است که بر رشد و بهره وری گیاهان زراعی از جمله عدس تأثیر می ترین  مهم تنش خشکی یکی از  

تغییرات   تکامل،  وسیله  حیاتیژنتیکی  طی  گیاه   (ncRNAs)  غیرکدکنندههای  RNA  به  پاسخ  سایر    تنش  به  اندر  و  خشکی 

  ی عدس، از داده ها  یانیب  پروفایلها در  lncRNA  ییدر مطالعه حاضر، پس از شناسا  .وجود آمده است به  یستیهای غیرزتنش

RNA-seq    و واکنشReal-time PCR  برخی از  انی ب  یالگو   یبررس  یبرا  lncRNAاستفاده    یتحت تنش خشک  ی شناسایی شدهها

  3590 ، طی این مطالعه  در مجموع ترسیم شد.    psych  یافزارنرمبا استفاده از بسته    lncRNAs-DEGsبیانی  همچنین شبکه هم  .شد

  ی واکنش نور   ، ی رو   ون ی پاسخ به    ، ی روز شبانه   تم ی ر   م ی تنظ   مرتبط با   ی ها ها با ژن lncRNAاز    ی اد ی تعداد ز   شد.   یی شناسا در عدس    lncRNA  توالی 

هموستاز   ی فتوسنتز  که    بودند.   ان ی ب هم   ی ون ی   ی و  داد  نشان  نتایج  توالی  همچنین  ،  LCUL_evgLocus_104392سه 

LCUL_evgLocus_99066    وLCUL_evgLocus_61876  .بیانی  بررسی هم   دارای بیشترین تغییر بیان در پاسخ به تنش خشکی بودند

برای مطالعه  این    ها گردید. از این توالی   متأثر های دارای بیان افتراقی در پاسخ به خشکی سبب شناسایی مسیرهای متابولیکی  ها با ژن این توالی 

  چگونگی در    lncRNAعملکرد    شناخت مکانیسمدر    گامی مفیدو    نمودرا در عدس شناسایی    lncRNAهای  اولین بار توالی

گیاهان توالی  انیبهمها  شبکه  .باشدیم تنش خشکی    به  تحمل  افتراقی میها و ژناین  بیان  دارای  بهتر  های  تواند سبب درک 

 های پاسخ به خشکی در عدس شود. مکانیسم

 LncRNA ،PLncPROتنش خشکی، عدس،  واژگان کلیدی:
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 مقدمه 

طول چرخه زندگی   در   ، تحرک ی بموجوداتی    عنوانبه گیاهان  

 های زیستی و غیرزیستیتنش   ی از اغلب با انواع مختلف  خود 

) می روبرو   تکاملZhang et al., 2019شوند  طی  در   .)، 

زا ای برای شناسایی عوامل مختلف تنش های پیچیدهمکانیسم 

در   ر ی رسانی و پاسخ فوری یا با تأخبرای ایجاد مسیرهای پیام 

است ایجاد    گیاهان  مکانیسم He et al., 2018)   شده  در   .)

ریزی برنامه تنظیم و  ها، گیاهان با  تحمل یا مقاومت به تنش 

ها در سطوح مختلف، چه در رونویسی، پس  مجدد بیان ژن 

با شرایط   ، از رونویسی و چه در سطح ترجمه و بعد از آن 

می آسیب  خو  محیطی  ) رسان   ;Rafeie et al., 2020گیرند 

Zhang et al., 2019; He et al., 2018 .) 

های  ها تحت انواع تنشدر کنترل بیان ژن   ،عوامل تنظیمی

( دارند  مهمی  بسیار  نقش  غیرزیستی  و   Raeesiزیستی 

Sadati et al., 2021; Jha et al., 2020ترین (. یکی از مهم

تنظ ژن   کننده م ی عناصر  از بیان  وسیعی  طیف  در  که  ها 

تنظیم فرآیند  رونویسی،  مکانیسم  جمله:  از  زیستی  های 

تنش mRNAپردازش   انواع  با  مقابله  و ،  زیستی  های 

نرعقغیرزیستی  و  گلدهی  اپی  ی می،  تغییرات  همچنین  -و 

 long non-coding)ها lncRNAژنتیک نقش مهمی دارند، 

RNAs  )در   کنندهمیهای تنظهستند. این کلاس از مولکول

ارگانیسم از  وسیعی  حیوانات  طیف  و  گیاهان  از جمله  ها 

 .(Jha et al., 2020اند )شناسایی شده

lncRNA ،هستند   نوکلئوتید   200  از   بیش   طول   با   هایی توالی   ها  

 Waseem)   گیرند می   قرار   غیرکدکننده   های RNA  خانواده   در   که 

et al., 2021 .)   ی اب ی ی توال   های فناوری   ظهور   اخیر،   های سال   در  

  در   ها lncRNA  بیشتر   شناسایی   به   منجر   ( NGS)   جدید   نسل 

  گیاهی   مختلف   های خانواده   در   است.   شده   مختلف   موجودات 

  حال   این   با   است،   شده   شناسایی   ها lncRNA  از   زیادی   تعداد   نیز 

  از   گیاهی   مختلف   های گونه   در   شده   شناسایی   ها lncRNA  تعداد 

 Arabidopsis thalina ،  Solanum lycopersicum ،  Zea  جمله 

mays ،  Oryza Sativa ،  Solanum tuberosum ،  Triticum 

aestivum ،  Populus trichocarpa ،  Setaria italica   و  

Brassica rapa   است   متفاوت   (Trivedi and Asif, 2020 .) 

حیوانات   توسط lncRNAدر  رونویسی    II  مراز ی پل RNA  ها 

در    IV  مراز ی ل پ   RNAکه شواهدی از نقش  شوند در حالی می 

 Chen andرونویسی این عناصر در گیاهان نیز وجود دارد ) 

Carmichael, 2010 دهد که  (. همچنین بررسی منابع نشان می

ها  ها در خاموشی ژن siRNAها با مشارکت  lncRNAاغلب  

ها  lncRNA  بندی طبقه   (. Waseem et al., 2021نقش دارند ) 

روش   ز ی برانگ چالش فرآیندی   همچنین  شناسایی  است.  های 

 Jarroux etباشد ) در حال توسعه می نیز  این عناصر تنظیمی 

al., 2017 ) .   هایی نظیر، نوع توالی، موقعیت  تاکنون از ویژگی

اثر   و  دادن  قرار  هدف  مکانیسم  عملکرد،  سازوکار  ژنومی، 

توالی   در  شده  طبقه   DNAاعمال  و  شناسایی  بندی  برای 

lncRNA استفاده شده است (. هرچند  Ma et al., 2013)  ها 

شناسایی و تفسیر عملکرد این گروه از عناصر تنظیمی در آغاز  

این گروه   ، راه خود قرار دارد با این حال بر اساس مکان ژنی 

می RNAاز   را  غیرکدکننده  الف:  های  گروه  سه  در  توان 

اینترونی و ج:  ژنی ین ب  موجود در توالی    ی ها lncRNA، ب: 

 (. Ma et al., 2013بندی نمود ) سنس دسته آنتی 

م  شواهد فعالیت    دهدینشان  از lncRNAکه  سطحی  ها 

گرما تنش  به  پاسخ  مکانیسم  در  مهم  مولکولی  و    تنظیم 

می  خشکی فراهم  زراعی  گیاهان  در در  مثال  برای  سازد. 

 54  lncRNA(  Xin et al., 2011مطالعه ژین و همکاران )

در پاسخ به تنش گرما در گندم بودند   یکه دارای نقش مؤثر

توال از   پلتفرمبر  نیتمب  یزآرایهرو    Solexa  یابی یبا استفاده 

Affymetrix  ( شناسایی شدندXin et al., 2011  در .)  مطالعه

( همکاران  و  (، Weidong et al., 2020ویدونگ 

lncRNAگو به تنش خشکی های پاسخژن  کنندهمیهای تنظ

مؤثر نقش  پ  یکه  و  سنتز  و    یرسانامی در  ،  ABAاتیلن 

کلسیم، سنتز نشاسته و ساکارز و  وابسته به یون    یرسانامیپ

متابولیکفرآیند شناسایی    یهای  داشتند،  برنج  در  مختلف 

( پژوهشی  همچنین    (.Weidong et al., 2020شدند  در 

پاسخگو به تنش خشکی در سورگوم   lncRNA  20تعداد  

تنها یک    ، (Qi et al., 2013شناسایی شد ) بین  این  از  که 

lncRNA  با  پاسخ بالایی  همولوژی  دارای  خشکی  به  گو 

lncRNA  دم دهنده   یروباهارزن  نشان  که  بود 
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) lncRNAکم    یشدگ حفاظت  است   . (Qi et al., 2013ها 

میکلی    طوربه نشان  ظهور  حال  در  که شواهد  دهند 

lncRNAگو به  های مختلف پاسخها با تنظیم رونویسی ژن

تغییر  همچون    ایهای پیچیدهتنش یا با فراخوانی مکانیسم

ثیر  أی تخشک به  هاکروماتین بر پاسخدر وضعیت پیچیدگی  

 (.Liu et al., 2013گذارند )می

) عدس گیاهی  Lens culinaris Medikusزراعی   )

)  و  افشانخودگرده که  (  2n = 2x = 14دیپلوئید  با  است 

معادل   ژنومی  )  4اندازه  باز   Arumuganathan andگیگا 

Earle, 1991اعضای خانواده حبوبات   نیتریاصلز  ا (، یکی

بهدانه   عملکرد   (.Khazaei et al., 2016رود )میشمار  ای 

نیز مانند سایر گیاهان در مناطق کشت در سرتاسر   عدس 

از جمله رخ داد تنش    نامطلوبمحیطی  شرایط    یلدلبهدنیا  

کشور ما نیز    .شودیمافت شدید عملکرد روبرو    خشکی با

  خشک و همچنین دامنه دمایی مناطق خشک و نیمه با داشتن

کشت    با جهت  بهینه  و  مطلوب  شرایط  از  بالا،  نوسانات 

  ( Sohrabi et al., 2022)  برخوردار نبوده طور کامل  بهعدس  

در مناطق کشت عدس که   و میانگین عملکرد این محصول

می دیم  پایینغالباً  جهانی  میانگین  از  است  باشند،  تر 

(Sabaghpour et al., 2013  .)  دهدیمهمچنین شواهد نشان 

افت   میزان  بیشترین  اقلیم  که  با  مناطق  در  عدس  عملکرد 

زیستی از جمله های غیرتنش رخ داد علت گرم و خشک به

 . (Kumar et al., 2013) باشدتنش خشکی می

بهبود عملکرد و توسعه کشت حبوبات   هرچند در جهت 

پژوهشدانه گرفتهای  صورت  متعددی  اما   های  است، 

و کیفی این   اصلاحی برای بهبود عملکرد کمی هایبرنامه

دلیل کمبود محتوای ژنتیکی  محصولات از جمله عدس، به

چالش می  یهابا  مواجه  )زیادی   ,.Sultana et alباشد 

استفاده2014 روش  (.  و از  ژنتیک  مهندسی  های 

های کلاسیک، افزایش  منظور بهبود روشفناوری بهزیست 

و افزایش    هازشینوترکیبی حاصل از آمکارایی و دقت در  

امری ضروری است )  Kumar etدامنه خزانه ژنی عدس 

al., 2014های غیرزیستی منجر به  (. با توجه به اینکه تنش

های نموی  ها و دورههای متعددی در بافت تغییر در بیان ژن 

می ازمختلف  می  رونیا  شوند،  تحلیل  انتظار  با  که  رود 

( ژنTranscriptomeترنسکریپتوم  تنش  (،  تحت  که  هایی 

هدف از پژوهش    روینا  ازتغییر بیان داده را شناسایی نمود.  

در پاسخ عدس  ها  lncRNA  شناسایی و بررسی نقشحاضر  

 به تنش خشکی بود.

 ها مواد و روش

سرهم  یآورجمع گام   در  :عدس  پتومی ترنسکر  ی بند و 

داده کتابخانه    ترنسکریپتوم   شده   یابیی توال  هاینخست، 

و شاهد که در پژوهش   ی تنش خشک  ط یشرا  تحت عدس  

همکاران    ینیحس شده    جادیا  (Hosseini et al., 2021)و 

پا از  آدرس   NCBIداده    گاهیبودند،  به 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/sra    از پس  شد.  دانلود 

کم    های، دادهFastQCافزار  وسط نرمت  هاداده  ت یفیک   نییتع

فرآ  ت یفیک    Trimmomatic  افزارنرمتوسط    میتر  ندیدر 

 های پس از ادغام کتابخانه  ت یحذف و در نها(،  0/ 27)نسخه  

نرم توسط   CLC genomics workbench  افزار مختلف 

عدس انجام شد.   اهیگ   پتومیترنسکر  بندیهمسر(،  21)نسخه  

بلاست  مده  آدست به  های رونوشت   یتوال  سازیمستند با 

ابزار  ها  آن    ی هانیپروتئ پایگاه    هیعل  BLASTxتوسط 

)ریغ ( Non redundant protein database: NRتکراری 

نقشه نجام  ا از  پس  اسمبل خوانش   ی اب ی شد.  با    جاد ی ا   ی ها 

ب   ی ها رونوشت   ، شده   Differentially)   ی افتراق   ان ی با 

expressed genes: DEGs  استفاده با  بسته  (  از 

 log2 Fold| آستانه   در نظر گرفتن   با   edgeRافزاری  نرم 

Change| ≥ 1  0/ 01و  FDR ≤  .مشخص شدند 

در lncRNA  ییشناسا  منظوربه:  هاlncRNA  ییشناسا ها 

نرم  پتومیترنسکر بسته  از   (PLncPRO)  یافزارعدس 

  ی افزاربسته نرم  نی. در ا(Singh et al., 2017)  استفاده شد

ثبت شده    هاییژگ یدولپه و و   اهان یابتدا با استفاده از مدل گ 

lncRNAا در  شناسا  نیها  به    ی احتمال  هاییتوال  ییمدل 

lncRNA  می تشخ  .شودپرداخته  از   هاییتوال  صیپس 

استفاده    یاحتمال به ،  افزارنرم  فرضش یپ  های پارامتراز  با 

احتمال    که  هایییتوال  یجداساز عنوان به  یبالاتربه 

lncRNA  شناخته شدند، اقدام شد  (Singh et al., 2017)  .
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دست آمده با  به   های ی توال   ی پس از مستندساز   یی در مرحله نها 

،  NRاز جمله    ی ن ی متعدد پروتئ   ی اطلاعات   های استفاده از بانک 

Swisprot  ،Pfam   و  CCD  ، عنوان  به   هایی ی تنها توالlncRNA  

  های داده پایگاه از    کدام چ ی در ه   ی انتخاب شدند که رکورد مشابه 

مرحله    ی ان ی ب   های با استفاده از داده   ت ی . در نها د مذکور نداشتن 

  ای lncRNA  های ی توال   و   مشخص شد   ی هر توال   ان ی ب   زان ی قبل م 

انتخاب  ،  د ن نشان داد   نظر مورد    مار ی را در ت   ان ی ب   ر یی تغ   ن ی شتر ی ب که  

 Real-timeمذکور با استفاده واکنش    ط ی در شرا   ها آن   ان ی و ب 

PCR   شد.   ده ی سنج 

بررسی    منظور به :  lncRNAs-DEGs  بیانی هم شبکه  بررسی  

هم  بسته  lncRNAو    mRNAبیانی  شبکه  از  منتخب  های 

محیط    psych  ی افزار نرم  شد   Rدر   Revelle and)   استفاده 

Revelle, 2015 )  از همبستگی    دست به . پس  ماتریس  آوردن 

DEGs    وlncRNA منتخب   Cytoscape  افزار نرم از    ، های 

استفاده شد. در نهایت    یانی ب هم برای ترسیم شبکه  (  3/ 9)نسخه  

 ClueGO   (Bindeaمستندسازی عملکردی از افزونه    منظور به 

et al., 2009  ) بیان کلیدی از افزونه  های هم و جهت شناسایی ژن

cytoHubba    محیط شد   Cytoscape  ی افزار نرم در    استفاده 

 (Chin et al., 2014 ) . 

تنش اعمال  و  گچسار  بذور  :کشت  )رقم  رقم ،  ناعدس 

معرف برا  یعدس  گرمس  ی شده  گلدانریمناطق  در    های ( 

)  ت یکولیورم  ماس،ت یپ  یحاو نسبت  با  ماسه  (  1:1:1و 

گلدان شدند.    دمای   متوسط  با  رشد  اتاق  به  هاکشت 

  16/   8  ،ییروشنا/ یکیتار  هایحت چرخهت  C   23°روزانه

کم تنش  اعمال  شدند.  منتقل  رو  ،یاریآبساعت   یبر 

اعمال شده در مطالعه   طیروزه مطابق با شرا   21  یهااهچهیگ 

( گرفت  72  مدتبه  PEG 20%قبل  صورت    ساعت( 

(Hosseini et al., 2021)تا    نهیبه   طی. گروه کنترل در شرا

تنش    پس  شد.  یدارنگه  شیآزما  انیپا اعمال    برگ   ازاز 

ماو    یبردارنمونهگیاهان   ازت  در  داده    قرار   عی بلافاصله 

 -80  دمای  با  خچالیدر    RNAتا زمان استخراج  شدند و  

 شدند.  ینگهدارگراد سانتی

  RNA  استخراج :  cDNAو ساخت کتابخانه    RNA  استخراج 

 RNAاز کیت    با استفاده برگ پودر شده    از بافت   mg  100از  

xPlus    )ایران شرکت    دستورالعمل طبق  و  )شرکت سیناکلون، 

با    ت ی ف ی ک   سنجش ،  RNAپس از استخراج  انجام شد.  سازنده  

ژل  استخراج شده بر روی    RNAالکتروفورز نمونه  استفاده از  

با    ز ی ن   RNAو خلوص    ت ی کم   همچنین انجام و    درصد   1آگارز  

پس از    . شد   ی استفاده از دستگاه اسپکتروفتومتر نانودراپ بررس 

موجود در    DNA  ی احتمال   ی حذف آلودگ   ی برا RNA استخراج  

 DNase I    (Thermo Fisher  م ی با آنز   مار ی ها، از روش ت نمونه 

Scientific, USA )    .شد ساخت    منظور به همچنین  استفاده 

 RevertAid ت ی استخراج شده، از ک   RNAاز  cDNAکتابخانه  

First Strand cDNA Synthesis Kit   فرمنتاز   شرکت 

 (Fermentas, Thermo Fisher Scientific, US ا )  .ستفاده شد 

ها،  آغازگر  یطراح  منظوربهابتدا    :qRT-PCR  واکنش

در فرمت    هاییتوال نظر  فا  Fastaمورد   ی بندسرهم  لیاز 

  های یتوال  شتریب  نانیاطم  ید. سپس برادناستخراج ش  یینها

پ با  نظر  عدس  هیاول  سینو ش یمورد   ژنوم 

(https://knowpulse.usask.ca/Lens)  BLASTn   .شدند

نرم  یطراح  یبرا از   (6)نسخه    AlleleIDافزار  آغازگر 

 1 شده در جدول یطراح یآغازگرها  فهرست  .ستفاده شدا

 شده است.  ارائه
 

   qRT-PCRواکنش برای  شده استفاده یآغازگرها -1 جدول

Table 1. Primer sequences used for qRT-PCR reaction 

 مشخصه توالی 
Sequence  ID 

 توالی آغازگر پیشرو 
Forward primer sequence 

آغازگر پسرو توالی    

Reverse primer sequence 

  دمای اتصال 
 (°C ) 

Tm (°C) 

  اندازه محصول 
 باز( )جفت 

Product size (bp) 
LCUL_evgLoc

us_104392 
5’-CAAAGAGTTTGATATTTAGTTTCC-3’ 5’-AGTTCTGAATGAAATGTTCTTAGG-3’ 50.4 115 

LCUL_evgL
ocus_61876 

5’-ATGCTATCCCAACACATCAATG-3’ 5’-GCCATACTCAGAAGATACAGAGG-3’ 52.9 112 

LCUL_evgL
ocus_99066 

5’-TATGCGGCTGTTTTGGAATGTAAG-3’ 5’-TGAAGATACCTCAAGAATTAGACG-3’ 51 142 
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انتخاب شده با استفاده از روش    های ی توال نسبی    ان ی ب   ی بررس 

qRT-PCR   رنگ    بر ی مبتنSYBR green   برا   ی انجام گرفت. 

  Rotor-Gene Qدستگاه    ی چاهک   72واکنش از روتور    انجام 

  کس ی . در این مطالعه از مستر م د ی استفاده گرد   Qiagenشرکت  

SYBR Premix Ex Taq II    شرکتTaKaRa   انجام    ی برا

-qRT. قبل از انجام واکنش  د ی استفاده گرد   qRT-PCRواکنش  

PCR   شدند. واکنش    ق ی رق   1:5به نسبت    ا ه نمونه   ی تمامqRT-

PCR    انجام گرفت.    ی ک ی ولوژ ی و سه تکرار ب   فنی در دو تکرار

تکث    5  مدت به   ه ی اول   ی ساز واسرشته از:    اند عبارت   ر ی مراحل 

  ه ی ثان   15سازی    ی ساز واسرشته چرخه شامل    40سپس    قه، ی دق 

در دمای اتصال )مناسب    ه ی ثان   15درجه، اتصال    95در دمای  

در دمای    ه ی ثان   20  سازی بلند ( و  نظر جفت آغازگر مورد    ی برا 

درجه    72در دمای    ی ی نها   ی ساز   بلند   ت ی درجه و درنها   72

اختصاص   قه ی دق   3  مدت به   گراد ی سانت  شد.  گرفته  نظر    ت ی در 

  یشده با استفاده از ژل آگارز و منحن گرفته   کار به   ی آغازگرها 

مورد  منحن   ی بررس   ذوب  واکنش،  از  بعد  گرفت.    ی قرار 

  یاب ی واکنش آغازگرها مورد ارز   یی کارا   و استاندارد رسم شد  

با استفاده از    ی بررس   مورد   ی ها ژن   Ct  ی ساز قرار گرفت. نرمال 

Ct   ی ژن کنترل داخل   (GAPDH )   ان ی ب   ی نسب   ر یی انجام گرفت. تغ  

  قرار گرفت   ی ر ی گ اندازه د  ور م   CtΔΔ–  2وش  ها با استفاده از ر ژن 

 (Livak and Schmittgen, 2001 ) .   

 نتایج و بحث

داده  یبند سرهم پالایش  و  پیرایش    ها: نوپدید، 

. پس  آمد  دست بهاز پایگاه داده    خوانش خام  194460818

با    یهاحذف خوانش  ،هاداده  شیپالا  و   شیرایپ  ندیاز فرآ

توال  نییپا   ت یفیک  خوانش  آداپتور  یهایو  خام،    یهااز 

(. 2جدول  )ماند    یباق  تی فیک   باخوانش    180956096

استفاده    برگ  پتومیترنسکر  دینوپد  یبندهمسر با  عدس 

از    وانجام    Trinityافزار  نرم  قیشده از طر  ز یتم  یهاخوانش

نرم  زدودن  یبرا  EvidentialGene pipeline  یافزاربسته 

توالی  یتکرار  یهایتوال زدودن  از  پس  شد.  های  استفاده 

ژن    53791 تکراری، بلندترین آمد  دست بهیونی  طول   .

  1539و    20623  ب یترتبه  N50و    شده  بندیرونوشت سرهم

شد.   یونی محاسبه  از  ژنتمام  استفاده  با   BLASTxها 

(5-value < 10-cutoff E  )پروتئین پایگاه  های  علیه 

یونی    46390بلاست شدند. درمجموع    (NR)تکراری  غیر

داده   پایگاه  توسط  مستندسازی    (درصد  24/86)  NRژن 

 شدند. 

از   در پروفایل بیانی عدس:  lncRNA  هایتوالی  ناساییش

رونوشت  )  دست بههای  مجموع   16473(،  53791آمده 

مدل   از  استفاده  با    LncRNA  عنوانبهPLncPRO توالی 

فرآیند    ینیبشیپ از  پس  با    هایتوال  یسینو هیحاششدند. 

داده   پایگاه  از    lncRNA  یهای توالتعداد    Pfamاستفاده 

  بر علاوهمورد تقلیل یافت.    6003)غیرکدکننده( به    ماندهیباق

و   CPCاز مدل    LncRNA  یهایتوالاین برای تائید نهایی  

شد.    زین  LncRNA2  تمیالگور   لتر یف  از   پساستفاده 

  مانده یباق  lncRNA  یهایتوالذکر شده تعداد    رانه یگ سخت 

توالی    .دیرس  3590به   بیشتر  اطمینان  های  lncRNAبرای 

گیاهی   lncRNAپایگاه داده    4شده با استفاده از    ینیبشیپ

(PNRD  ،CANTATA  ،PLncDB    وGreeNC  مورد  )

پایگاه   چهار  علیه  جستجوی  نتایج  گرفتند.  قرار  کنکاش 

شناسایی شده را در چهار گروه قرار داد،    یهایتوالمذکور،  

شده توسط هر چهار پایگاه    ینیبشیپتوالی    11که    یطوربه

  1518(. همچنین نتایج نشان داد که  2جدول  )داده تائید شد  

و    بارکی توالی حداقل   شده  شناسایی  مختلف  گیاهان  در 

 . شوندیمتوالی نیز برای اولین بار در عدس گزارش  2072

پایگاه داده نشان داد که ده    4همچنین نتایج بلاست علیه  

ی شناسایی شده  هایتوالگیاه برتر از نظر میزان شباهت با  

اغلب متعلق به خانواده حبوبات بوده و قرابت بسیار بالایی  

بالا،   با قرابت  بین گیاهان  ی  نخودفرنگبا عدس دارند. در 

(Pisum sativum ( قرمز  و  Trifolium pratense(، شبدر   )

بیشترین    ب یترتبه(  Medicago truncatulaیونجه سربریده )

ی شده در نیبشیپ  lncRNAی  هایتوالمیزان شباهت را با  

 (. 1عدس نشان دادند )شکل 
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 تحت تنش خشکی  عدس ترنسکریپتوم بندیسرهم  هایویژگی -2جدول 
Table 2. Characteristics of transcriptome assembly of lentil under drought stress 

هایژگیو  
Attributes 

 مقدار 
Value 

خام  یهاخوانشتعداد   

Number of raw reads 
194460818 

تمیز شده  یهاخوانشتعداد   

Number of cleaned reads 
180956096 

 تعداد رونوشت 
Number of transcripts 

53791 

ترین طول رونوشت )نوکلئوتید(کوتاه  

Shortest transcript length (NT) 
200 

 بلندترین طول رونوشت )نوکلئوتید( 
longest transcript length (NT) 

20623 

 تعداد نوکلئوتید 
Number of nucleotides 

62724167 

)نوکلئوتید( رونوشت میانگین طول   

Mean length of transcript (NT) 
1166.072 

 کیلو نوکلئوتید 1تعداد رونوشت با طول بیشتر از  

The number of transcripts with a length of more than 1 Kb 
23269 

 کیلو نوکلئوتید 10تعداد رونوشت با طول بیشتر از  

The number of transcripts with a length of more than 10 Kb 
17 

های دارای قاب خوانش بازتعداد رونوشت   

Number of transcripts with open reading frames 
44128 

N90 (nt) 556 
N70 (nt) 1042 
N50 (nt) 1584 
N30 (nt) 2244 
N10 (nt) 3596 

GC% 41.92 

 

و    PNRD  ،CANTATA  ،PLncDBعلیه چهار پایگاه داده شامل    شده شناسایی    ی ها   LncRNA  نویسی یه حاش   ج ی نتا   - 3  جدول 
GreeNC 

Table 3. The results of identified LncRNA annotation against four databases, including PNRD, CANTATA, 

PLncDB, and GreeNC 
 lncRNA یهای توال کننده دیتائ گاهی پا تعداد

No. of databases that confirm lncRNA sequences 
 شده  شناسایی lncRNA یتوال تعداد

No. of identified lncRNA sequence 

4 11 

3 370 

2 418 

1 719 

0 2072 

 مجموع 

Total 
3590 
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 دارند  قرابت   شده ییشناسا lncRNA هاییتوال با که  یاهیگ  یها خانواده  یفراوان عی توز -1 شکل

Figure 1. Distribution of plant families related to identified lncRNA sequences 

 

بیان   پروفایل    lncRNA  ی ها ی توال بررسی  در  شناسایی شده 
  TPM > 5بیانی عدس تحت تنش خشکی با در نظر گرفتن  

 (Transcripts per million )    انجام شد. نتایج نشان داد که از

  یبالا  TPM ی دارا  مورد  131توالی شناسایی شده تنها  3590
  بر شده    ی ن ی ب ش ی پ   ی ها ی توال (  ان ی ب   بر ی مبتن )   ی بند گروه بودند.    5

نشان داد    UPGMAو روش   10Log( TPM+1)   ر ی مقاد  اساس 

. گروه  رند ی گ ی م مجزا قرار    کاملاً ها در دو گروه  lncRNAکه  
ها در شرایط  lncRNAعضو داشته و بیان این    30  تر کوچک 

و در مقابل در گروه    شوند ی م تنش خشکی با کاهش مواجه  
ها را به خود اختصاص داده  lncRNAمورد از    101که    تر بزرگ 

 (. 2بیان در شرایط تنش خشکی افزایش یافت )شکل  است،  

  های شناسایی شده: DEGsها و  LncRNAبیانی  شبکه هم 

بینی  یش پ های lncRNAبیانی بین  شناسایی شبکه هم   منظور به 

و   در    های DEGsشده  خشکی  تنش  تحت  شده  شناسایی 

  TPM > 5و دارای    دار ی معن ژن با افتراق بیان    205عدس از  

،  lncRNA   (LCUL_evgLocus_104392  3  همراه به 

LCUL_evgLocus_61876    وLCUL_evgLocus_99066  )

بیانی  استفاده شد. شبکه هم   TPM > 5دارای بیان افتراقی و  

مقادیر بیان    بر ی مبتن ایجاد شده با استفاده از ماتریس همبستگی  

ارائه شده است. نتایج    3نرمال شده این مجموعه داده در شکل  

  ان ی ب هم   LCUL_evgLocus_61876با    DEGs  18نشان داد که  

از   که  داد  نشان  نتایج  همچنین  با    DEG  48است.  که 

LCUL_evgLocus_104392   هستند،  هم   طور به ژن    38بیان 

با   ژن    ان ی ب هم   LCUL_evgLocus_99066مشترک  ده  و  بوده 

با    طور به    ان ی ب هم   LCUL_evgLocus_104392اختصاصی 

  LCUL_evgLocus_99066که با    DEG  43. در مقابل از  باشند ی م 

ها  DEGاختصاصی و سایر    صورت به   DEG  5بودند تنها    ان ی ب هم 

 بیان بودند. هم   LCUL_evgLocus_104392مشترک با    صورت به 

متابولیکی  مستندساز  مسیرهای  شناسایی  و  عملکردی  ی 

ی عملکردی و شناسایی مسیرهای  مستندساز   : ان ی ب هم شبکه  

انجام    ClueGOبا استفاده از افزونه    ان ی ب هم متابولیکی شبکه  

  دست به های  DEGشد. بدین منظور پس از تبدیل مشخصه  

ی کارکردی  ها گروه ی آرابیدوپسیس،  ها ژن آمده به مشخصه  

 ( زیستی  فرایندهای  حوزه  سه   :Biological Processesدر 

BP ( مولکولی  عملکرد   ،)Molecular Function: MF  و  )

تعیین شدند  Cellular Components: CCجایگاه سلولی )   )

 الف، ب و ج(.   4)شکل  

43%

27%

15%

4%

1%
1%1%

1%1% 1% 5%

Pisum sativum

Trifolium pratense

Medicago truncatula

Cicer arietinum

Glycine max

Phaseolus vulgaris

Lotus japonicus

Nicotiana benthamiana

Vigna radiata

Lupinus angustifolius

Other
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  و. رنگ قرمز  ی شناسایی شده در ترنسکریپتوم عدس تحت تنش خشکیها lncRNA یانی ب  لیپروفا ینقشه حرارت -2شکل 

 است.  نییپا وبالا  انی نشان دهنده سطح ب یب ترتبهی آب
Figure 2. Heatmap expression profiles for lncRNAs identified in the lentil transcriptome under drought stress. 

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

 

 
ها را نشان  DEGها و  lncRNA  ب ی ترت به شکل    ی ا ره ی دا عناصر مربع و  .  عدس تحت تنش خشکی    LncRNAs-DEGs  یانی ب هم شبکه    - 3شکل  

و    LCUL_evgLocus_61876  ،LCUL_evgLocus_104392با    ان ی ب هم عناصر    ب ی ترت به . رنگ آبی، قرمز و حاشیه بیرونی زرد  دهند ی م 

LCUL_evgLocus_99066   مشترک با دو    صورت به . عناصر دارای دو رنگ،  باشند ی مlncRNA   هستند.   ان ی ب هم 
Figure 3. LncRNAs-DEGs co-expression network of lentil under drought stress. Square and circular shapes 

represent lncRNAs and DEGs, respectively. Blue, red, and yellow edges are co-expressed elements with 

LCUL_evgLocus_61876, LCUL_evgLocus_104392, and LCUL_evgLocus_99066, respectively. Elements with 

two colors are co-expressed with two lncRNAs. 
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  ی، )ب( ست ی ز   ی ندها ی آ فر   )الف(   بر اساس   عدس تحت تنش خشکی LncRNA-DEGs  ی ان ی ب هم   شبکه   ی عملکرد   ی مستندساز   - 4شکل  

 ی سلول   گاه ی جا   ی و )ج( مولکول   عملکرد 
Figure 4. Functional annotation of LncRNA-DEGs co-expression network of lentil under drought stress based on 

(a) biological processes, (b) molecular functions and (c) cellular component. 
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تنظیم ریتم  ( چهار زیرگروه شامل  BP)   در حوزه فرآیند زیستی 

نوری   ، ی روز شبانه  واکنش  روی،  یون  به  و فتوسنتز   پاسخ    ی 

بیان بودند. در  دارای بیشترین تعداد ژن هم   یون سلولی   ی هموستاز 

بر    ها آن دخیل بود که از میان    ان ی ب هم ژن    21این حوزه عملکردی  

  FRO2و    FER1  ،FER2سه ژن    ، ( Degreeاساس معیار درجه ) 

در حوزه عملکرد مولکولی    . روند ی م   شمار به   ها ژن   ن ی تر مهم جزء  

 (MF  چهار زیرگروه شامل )  فعالیت اکسیدوردوکتاز   ، ل ی کلروف اتصال  

اتصال    دار و ferrous- ترکیبات آهن اتصال    ، فلزی   ی ها ون ی اثر بر    و 

بیان بودند. در  دار، دارای بیشترین تعداد ژن هم ferric- ترکیبات آهن 

چهار    ها آن دخیل بود که از میان    ان ی ب هم ژن    8این حوزه عملکردی  

 و    FER2  ،FER1  ،PAP17  (، Degreeبر اساس معیار درجه )   ژن 

PAP3 در حوزه  همچنین    . روند ی م   شمار به   ها ژن   ن ی تر مهم   جزء

و   I فتوسیستم ،  فتوسیستم ( سه زیرگروه شامل  CCجایگاه سلولی ) 

بیان بودند. در  دارای بیشترین تعداد ژن هم   I  مرکز واکنش فتوسیستم 

عملکردی   ،  PSAD-2  ،PSAE-2شامل    ان ی ب هم ژن    7این حوزه 

PSAH2  ،LHCB2.3  ،PSI-P  ،PSAO    وPSBR   دخیل بودند . 

  ان ی ب هم   ی ها ژن این نتایج بررسی مسیرهای متابولیکی که    بر علاوه 

( نشان داد که مسیرهای فتوسنتز و  5در آن دخیل بودند )شکل  

نور   آنتن  ی ها ن ی پروتئ   - فتوسنتز     ان ی ب هم   ی ها ژن توسط    گیرنده 

شده   مجموعه  اند شده   ی ساز ی غن   ی دار ی معن   طور به شناسایی   .

  ی ها ژن شده شامل    ی ساز ی غن شناسایی شده در مسیرهای    ی ها ژن 

FED A  ،PETE1  ،PSAD-2  ،PSAE-2  ،PSAH2  ،PSAK  ،PSAO  ،

PSBR  ،LHB1B1  ،LHCB2.3   و  LHCB4.1   .بود 

 منظور بههای شناسایی شده:  LncRNAاعتبارسنجی بیان  

حاصل    ی هادادهبا استفاده از    شده  محاسبهاعتبار سنجی بیان  

توالی  RNA  یابییتوالاز   سه   ،LncRNA    منتخب

 (LCUL_evgLocus_61876  ،LCUL_evgLocus_104392    و

LCUL_evgLocus_99066  در مطالعه حاضر با استفاده از )

qRT-PCR    بیان مقایسه  نتایج  گرفتند.  قرار  ارزیابی  مورد 

  qRT-PCRو    RNA-Seqنسبی این سه توالی در دو حالت 

توالی   دو  نظر  مورد  توالی  سه  از  که  داد  نشان 

 (LCUL_evgLocus_104392    وLCUL_evgLocus_99066 )  

. با  باشندیممشابه در دو حالت سنجش    باًیتقردارای بیانی  

توالی   بیان  حال  دو    LCUL_evgLocus_61876این  در 

  qRT-PCRحالت سنجش اختلاف داشتند. بر اساس نتایج  

بیان  LCUL_evgLocus_99066توالی   )  با   Foldنسبی 

Change  معادل را    1/ 94(  مثبت  تغییرات  میزان  بیشترین 

نیز همین توالی   RNA-seqنشان داد که در مقایسه با روش  

( را نشان داد.   = 01/3Log2FCبیشترین میزان بیان را ) 

با استفاده    LCUL_evgLocus_61876بررسی میزان بیان  

تحت تنش  نشان داد که این توالی    qRT-PCRاز روش  

ی که میزان  طور به ،  گردد ی م خشکی با کاهش بیان روبرو  

معادل   آن  نسبی  در حالی    دست به   - 64/0بیان  این  آمد. 

روش   در  توالی  این  بیان  که  و    RNA-seqاست  مثبت 

 . بود   1/ 17معادل  
 

 
 ی خشک تنش تحت  عدس  در LncRNA-DEGs یانیبهم شبکه  توسط شدهیغن   یکیمتابول یرهایمس  -5 شکل

Figure 5. Metabolic pathways enriched by LncRNA-DEGs co-expression network in lentils under drought stress 
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  ان ی ب   ر ی مقاد .  qRT-PCR  با استفاده از   RNA-seqی توسط  در تنش خشک   ل ی دخ   ی انتخاب   ی ها  lncRNA  های بیانی داده   ی اعتبار سنج   - 6شکل  

 .ارائه شده است خطای استاندارد به ازای سه تکرار زیستی  با  RNA-seq و تجزیه و تحلیل    qRT-PCRی برحسب روش  نسب 

Figure 6. Validation of expression data of selected lncRNAs involved in drought stress by RNA-seq using qRT-PCR. 

Relative expression values of qRT-PCR and relative expression changes from RNA-seq are presented with the SE of 

three biological replicates. 
 

که  زیستی است  های غیرتنش  ینترمهمجمله کمبود آب از 

تغ به  خصوص  راتییمنجر    ک، ی ولوژیز یف  اتیدر 

مولکول  ییای میوشیب  ک،یاکولوژ  ک،یمورفولوژ    گیاهان   یو 

در   که  (Zhang et al., 2018; Kollist et al., 2019)  شودیم

بگذارد    ریتأث   اهیگ  یتواند بر رشد کلیم  راتییتغ  نیا نهایت،  

به کاهش عملکرد    و  شود   اه یگ  رفتناز دست    یاو  منجر 

(Singh et al., 2017)  .  نواحی خشک و در  نیز  ما  کشور 

و    خشکیمهن واقع شده  زمین  پدیده  کره  داد  رخ  احتمال 

آن    یسالخشک از  ناشی  محصولات  عملکرد  افت  در و 

 . بالاست   کشت   مناطق غلب ا

عوامل    درک   یبرا  دهیچیپ  سمی مکان  نیچنددارای    اهانیگ 

شاملآسیب  که  هستند  غیرزیستی  و  زیستی    جاد یا  رسان 

مجدد    یزیرو پاسخ مناسب با برنامه  رسانیپیام  یهاریمس

و    یسیپس از رونو   ،یسیمتعدد در سطح رونو   یهاژن  انیب

  رسان یب آس  یطیمح  طیتحت شرا  یسازگار  یبرا  ژنتیکیاپ

  سم یمکان  نیچندتاکنون  .  (Waseem et al., 2020)است  

ژنت  اهانیگ   در  دهیچیپ سطوح    ، یکیولوژی زیف  ،یکیدر 

خود   یسلول  یحفظ هموستاز یبرا  یو مولکول  ییایمیوش یب

 ,.Jha et al)  است شناسایی شده  نامطلوب    یهاطیدر مح

2020; Waseem et al., 2020)  .  شناساییRNAی ها  

کنترل   یها براآن  یمیتنظ  ی هاسمیمکان  و نقش  کدکنندهریغ

واکنش  لیدخ  یهاژن به   و  زیستیمختلف    ی هادر    پاسخ 

تنظ از  ما  ارتقا داده است  اهانی ژن در گ   میتنش، درک    را 

(Au et al., 2011; Chen et al., 2020; Kumar and 

Chakraborty, 2021 ) 

فرآیند  ها  lncRNA  نقشمتعدد    یهاپژوهشدر     ، رشددر 

  ر یو سا  هاتنش، تحمل به انواع مختلف  هایماریب مقاومت به  

زیستی  هاندیفرآ طری  اصلاح   ن، یکرومات  یبازساز  ق یاز 

  هدف  سازیهشب  عنوانبهعمل    ای،  پیرایش متناوب  ستون،یه

 ,.Nejat and Mantri, 2018; Patra et al)  ثبت شده است

2023; Sun et al., 2018  .) که به شناسایی    یمطالعات  تاکنون

lncRNAیا   هاآن  دهیچیپ  یمیتنظ  یمولکول  یهاسمی ها، مکان

منجر شود،    نویسییهحاش گیاه عدس  در  انجام عملکردی 

عملکرد    بینی یشپو    ییشناسانگرفته است. در این مطالعه  

RNA ی  در عدس تحت تنش خشک  رکدکنندهیبلند غ  های

توالی   3590 مورد بررسی قرار گرفت که منجر به شناسایی

lncRNA .برای اولین بار در گیاه عدس شد 

تحقیقی  و   در  فوکودا   ,.Fukuda et al)  همکارانتوسط 

تعداد    (2019 بررسی  به  آن  در  گیاه    lncRNAکه  در 

آرابیدوپسیس در شرایط کمبود مواد مغذی پرداختند تعداد  
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60  lncRNA    شد  متفاوت  انیببا در .  شناسایی  همچنین 

  ( Kumar et al., 2022)کومار و همکاران   ،ای مشابهمطالعه

ارزن    بود گیاه   Pennisetum glaucum)   مرواریدبر روی 

L.)  پرداختند. نتایج این مطالعه   یخشک  تنش  طیشرا  حت ت

حیاتی   نقش  از  کدکننده  ریغ   بلند  یهاRNAحاکی 

(lncRNAs)  فرایند در  در  دخیل  مختلفی  بیولوژیکی  های 

تنش   به  در    .(Kumar et al., 2022)بود    ی خشکپاسخ 

در گیاه ارزن شناسایی شد که از     879lncRNAsمجموع  

در ریشه و برگ گیاهان تحت    lncRNAsاز    198این تعداد،  

  ی توجهقابلکلی تعداد    طوربهتنش خشکی فعالیت داشتند.  

در شرایط تنش خشکی در کدکننده  ر یغ  بلند  یهاRNAاز  

همچون   و    ،یفرنگگوجهگیاهان  برنج  کلزا،  موز،  پنبه، 

 ریتأث  دبخشینو تواند  است که میی شده  یشناسا چغندرقند

باشد خشکی  تنش  شرایط  در  توالی  این  -Lamin)  مهم 

Samu et al., 2022; Lu et al., 2017; Muthusamy et al., 

2015; Nejat and Mantri, 2018; Tan et al., 2020; 

Weidong et al., 2020; Zou et al., 2023). 

مطالعه عناوین    lncRNAسه    حاضر  در  تحت 

LCUL_evgLocus_104392  ،LCUL_evgLocus_61876   و  

LCUL_evgLocus_99066   عنوانبه  lncRNA  دارای های 

با   افتراقی  شدند.  TPM > 5بیان  مطالعات   شناسایی 

مذکور نشان    lncRNAبا سه    انیبهمهای  ژن  یشناسیهست

های مهم سلولی  های مربوطه در مکانیسم  lncRNAsداد که  

جمله فرآیند زیستی، عملکردهای مولکولی و تجمع در  از  

و مکان هستند  دخیل  سلول  از  خاصی  در    های  همچنین 

زیستی همچونهات یفعال ی، هورمون  یهاگنالیانتقال س  ی 

روی، واکنش نوری    ونی، پاسخ به  یروزشبانه  تمیپاسخ به ر

های  کتاز، یونوردو، هموستازی، فعالیت اکسیدیفتوسنتزو 

ترکیبات آهن و فتوسیستم نقش حیاتی در  اتصال  مغذی، 

کنند. در مطالعه مشابه با نتایج  مکانیسم پاسخ به تنش ایفا می 

مطالعه،   شرایط   د،یجد  lncRNAsیک    ریتأثاین    تحت 

ی در گیاه کاساوا مورد بررسی قرار گرفت. نتایج این  خشک

این   مستقیم  ارتباط  از  نشان  با    رکدکنندهیغ  RNAمطالعه 

یک عامل    عنوانبهها دارد و  عوامل رونویسی و متابولیسم

.  (Dong et al., 2022) گر در پاسخ به خشکی بودمیانجی

  ( Qin et al., 2017)ین و همکاران  همچنین مطالعه توسط ک 

 یخشک  دخیل در پاسخ به تنشی  ها lncRNAنشان داد که  

  اه یکننده مثبت پاسخ گمیتنظ  کی   عنوانبه  Arabidopsisدر  

. همچنین در یک کندیمی نقش ایفا  و شور  یبه تنش خشک

مطالعه در پاسخ به تنش خشکی در گیاه صنوبر مشخص 

که   میانجی  عنوانبهی  ها lncRNAشد  عامل  در  یک  گر 

به تنش نقش ایفا میتنظیم بیان ژن کنند. نتایج  های پاسخ 

شناسایی شده    lncRNAمطالعات مذکور نقش احتمالی سه  

حاضر   مطالعه  را  میانجی  عنوانبهدر  تنش خشکی  در  گر 

با جمعکنندیم  دیتائ و .  تحقیق  این  از  نتایج حاصل  بندی 

سایر نتایج ذکر شده از محققین دیگر باید به این نکته اشاره  

  های مکانیسم  یریکارگبه  با   توانندمی  ها lncRNAنمود که  

  تنظیم   ،eTM  (endogenous target mimic)  بریمبتن  پیچیده

 مستقیم   تنظیم  یا   کروماتین،  میتنظ  رونویسی،   واسطه  با

این   به خشکی به پاسخدر مسیر  مختلف هایژن رونویسی

 Lamin-Samu et al., 2022; Lu)  دندهواکنش نشان    تنش

et al., 2017; Muthusamy et al., 2015; Nejat and 

Mantri, 2018; Tan et al., 2020; Weidong et al., 2020; 

Zou et al., 2023 .) 

های دخیل در  با توجه به مکانیسم پیچیده و تعداد زیاد ژن

های خشکی، به مطالعاتی با جزییات بیشتر  تحمل به تنش

تجزیه  ،  در این مطالعهبرای درک بهتر این فرآیند نیاز است.  

مهم    lncRNA، سه  RNA-seqحاصل از    یهایتوالو تحلیل  

در واکنش به تنش خشکی را نشان داد اما باید به این اشاره  

چشم اندازه جامعی را   RNA-seqنمود که تجزیه و تحلیل  

دهد و اعتبار سنجی عملکردی  ها نشان میlncRNAاز بیان  

های خشکی نیاز  در پاسخ به تنش  qRT-PCRبا استفاده از  

  lncRNA  نیترمهم بنابراین در این مطالعه سه تا از  ؛  است 

آمده است با   دست به RNA-seqکه توسط تجزیه و تحلیل  

از   این    qRT-PCRاستفاده  نتایج  گرفت.  قرار  آنالیز  مورد 

رونوشت  که  داد  نشان    LCUL_evgLocus_99066مطالعه 

ب میزان    1/ 94معادل    (Log2FC)  ینسب  یانی با  بیشترین 

مقابل   در  داد  اختصاص  خود  به  را  تغییرات 

LCUL_evgLocus_61876    معادل بیان  تغییر    - 0/ 64با 

Log2FC .کمترین میزان را نشان داد 
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بیان  و    LCUL_evgLocus_104392  ی ها lncRNA  تغییرات 

LCUL_evgLocus_99066    ج ی نتا در پاسخ به تنش در RNA-

seq    وqRT-PCR   مثبت ا   دادند نشان    ی روابط  امر نشان    ن ی که 

داد  اعتبار  از    ی ها ه دهنده    اگرچه   بود.   RNA-seqحاصل 

lncRNA پروتئ را ن ی ها  نم   ی  م ی کد  اغلب  اما  توانند  ی کنند، 

دارند.    ی عملکرد   ی ها کنند که نقش   د ی را تول   RNA  ی ها مولکول 

lncRNA کنترل ترانس در هسته    ا ی   س ی س   حالت   ژن را در   ان ی ها ب  

و    cis-Acting  ی ها lncRNA.  ( Urquiaga et al., 2020)  کنند ی م 

trans-acting   دور    و   ک ی نزد های  کان ژن را در م   ان ی ب   ب ی ترت به

  ی س ی نو ه ی حاش با    ی ا داده   گاه ی پا   چ ی ه   نکه ی ا   وجود کنند. با  ی م   م ی تنظ 

  ی ها ها اغلب با ژن ها وجود ندارد، اما آن lncRNA  ی برا   م ی مستق 

پروتئ  کننده  ب   ن ی کد  خود    ی ها عملکرد   ؛ شوند ی م   ان ی هدف 

  ی اب ی و مکان   ان ی ب هم ها اغلب با انجام  lncRNA  ی فرض   ی ک ی ولوژ ی ب 

ها حدس زده  هدف آن  ی ها ژن   ی عملکرد  ل ی و تحل  ه ی جز و با ت 

تحت شرایط    ی فرنگ گوجه ای بر روی گیاه  در مطالعه   شود. ی م 

به ساختار  نتایج    ه پرداخت   ی دمثل ی تول های  تنش خشکی  که  شد 

ها در تنظیم  lncRNAنقش    د ی تائ حاصل از این مطالعه ضمن  

و پاسخ به شرایط تنش    دمثل ی تول ها در طول دوره رشد،  بیان ژن 

  lncRNA  2817مطالعه،    ن ی در ا کند.  می   د ی تائ در این مرحله را  

در    طور به  این  شدند   ان ی ب   بساک بافت  خاص  نتایج  . همچنین 

شده در    ان ی ب   ی ها   lncRNA  از   درصد   89/ 4مطالعه نشان داد که  

و هم ترانس عمل    سیس   ی ها lncRNA  عنوان به هم  مطالعه    ن ی ا 

افزایند  می ها  lncRNA  ی عملکرد مولکول   ی دگ ی چ ی پ که بر  کنند  ی م 

تواند گویای این  در زمان تنش می   lncRNAو تفاوت بیان در  

 .  ( Lamin-Samu et al., 2022)  امر باشد 

-با مقایسه نتایج حاصل از این مطالعه با سایر مطالعات می

توان به این نتیجه دست پیدا کرد که مراحل مختلف رشد 

متفاوتی در میزان بیان   ریتأث تواند  گیاه، گونه و نوع بافت می

lncRNA    .داشته باشدlncRNA  ی هاسمی مکان  در  ریتأثها با  

  سم یمتابول  همچون  یتیمتابول  یهاری و مس  پیچیدهمولکولی  

سازگار  توانندمینشاسته    و  ساکارز  توهورمون،یف   ی در 

م  اهانیگ  گیاه   یزبرانگچالش  یهاطیحبا  به  و  داشته  نقش 

تحمل تنش   مختلف  یست یزریغ   یها تنش  برای  ازجمله 

   خشکی کمک کند.

مطالعه حاضر   طوربه در  و  به  بارنیاولبرای    کلی  شناسایی 

تنش شرایط  تحت    ها در گیاه عدسlncRNA  تعیین نقش

  پرداخته شد.  RNA  یابییتوال ی با استفاده از فناور یخشک

مجموع مطالعه  در  این  عدس   lncRNA  3590،  طی  در 

مرتبط   یهاها با ژنlncRNAاز  یادیتعداد ز شد. ییشناسا

  ی واکنش نور  ،یرو  ونیپاسخ به    ،یروزشبانه  تمیر  میبا تنظ

  ی هاافتهیبودند.    انیبهم  یسلول   ونی   یو هموستاز   یفتوسنتز

که داد  نشان  به    یها lncRNA  ما  پاسخ  در  شناسایی شده 

ب   یخشک  تنش است  را    یهاژن  انیممکن  خود  با  هدف 

مطالعه   نیا  جینتاافزایش بیان و یا با کاهش بیان تنظیم کنند.  

باشد   lncRNA  یآت  قاتیتحق  یبرا  یاهیعنوان پابه  تواندیم

در   lncRNAدر مورد عملکرد    بهتر  نشیب   گامی در جهت   و

  ارائه دهد.   یتنش خشک  ارقام متحمل به  و اصلاح  توسعه

 ی هاژن  عنوانبهمورد بررسی    یهاژناز    توانیمدر نهایت  

 نامزد در بهبود ژنتیکی تحمل به خشکی در عدس بهره برد. 
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Abstract 
Drought stress is one of the main environmental factors that affects growth and productivity of crop plants, 

including lentil. In the course of evolution evolution, crucial genetic regulations mediated by non-coding 

RNAs (ncRNAs) have emerged in plant in response to drought and other abiotic stresses. In the present study, 

after identifying lncRNAs within the expression profile of lentil, RNA-seq data and real-time PCR analyses 

were employed to examine the expression pattern of some of the identified lncRNAs under drought stress. 

Additionally, psych R package was used to generate the lncRNAs-DEGs co-expression network. A total of 

3590 lncRNA sequences were identified in lentils transcriptome. Numerous lncRNAs were co-expressed 

with genes involved in circadian rhythm regulation, zinc ion response, photosynthetic photoreaction, 

and ion homeostasis.  The LCUL_evgLocus_104392, LCUL_evgLocus_99066 and LCUL_evgLocus_61876 

sequences were differentially expressed in response to drought stress. Examining the co-expression of 

these sequences with differentially expressed genes in response to drought stress, led to the identification 

of metabolic pathways associated with these sequences.  In this study, lncRNA sequences were identified 

for the first time in lentil, and provided useful insights into the function of lncRNA in plant resistance 

to drought stress. The lncRNAs-DEGs co-expression network can lead to a better understanding of 

drought response mechanisms in lentil. 

Keywords: Drought stress, Lentil, LncRNA, PLncPRO 
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