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A B S T R A C T   
Saffron (Crocus sativus L.), a perennial plant of the Iridaceae family, is predominantly 
cultivated in Iran. Despite its  high economic value both domestically and globally as a 
precious spice, its cultivation faces substantial challenges from  numerous pathogens 
which significantly impact both yield and quality. Resistance genes (R-genes) encode R-
proteins that  play a crucial role in activating plant defense mechanisms against 
pathogens. Nucleotide-binding site leucine-rich repeat   (NBS-LRR) genes are a family of 
intracellular R-genes that confer resistance to plants by initiating Effector-
Triggered  Immunity (ETI). In this study, an in silico study was conducted on the 
transcriptome of saffron corms infected with  Fusarium oxysporum to identify NBS-LRR 
genes at 48 and 72 hours after inoculation using bioinformatics software and  databases. 
Arabidopsis NBS-LRR gene sequences were used to identify NBS-LRR members in the 
saffron corm  transcriptome. Then, the expression profile of NBS-LRR candidate genes 
was studied. Based on the results of BLASTX  algorithms, 63326 transcripts were 
documented. The results of this study revealed the presence of 30 NBS-LRR 
gene  transcripts in the transcriptome of saffron corms. The expression of the selected 
genes was significantly up-regulated in  infected corms compared to healthy control 
corms. Furthermore, analysis of the selected NBS-LRR genes indicated that 
their  expression levels were higher at 72 hours after inoculation compared to 48 hours. 
The LRR1 gene had a higher expression  level than the LRR2 gene at 48 and 72-hours 
post-inoculation. Plus, the results of this study revealed that NBS-LRR genes  are 
expressed in almost all saffron tissues, suggesting their involvement in the saffron's 
response to fungal infections. The  findings of this study suggest that NBS-LRR genes 
hold significant potential for utilization in future saffron breeding  programs.   
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 »مقاله پژوهشي«

 آلـوده  زعفـران  يها بنه در  ETI  يدفاع ريمس در ريدرگ يها ژن يبرخ ليتحل و ييشناسا
 )Fusarium oxysporum( بنه يدگيپوس  يماريب به

 
  3ميترا خادمي، 3سجاد سهرابي، سيد )0000000282913887اركيد: (2فرهاد نظريان فيروزآبادي ،1پور نسرين همت

 
  چكيده
شـود.  است كه عمدتا در ايران كشت مـي  يانچندساله از خانواده زنبق ياهيگ ،).Crocus sativus Lزعفران (
زا عوامـل بيمـاري   ،بهـا به عنـوان يـك ادويـه گـران     و جهان رانيدر ا ارزش اقتصادي بالاي زعفران عليرغم

-Rي مقاومـت ( ها ژنشود. متعددي تهديدي براي گياه زعفران بوده و باعث كاهش عملكرد و كيفيت آن مي

genesهاي )، پروتئين Rي هـا  ژنكنند. ها را فعال ميكه مقاومت گياهان عليه بيمارگركنند مي را كدNBS-

LRRي ها ژناي از ، خانوادهR   درون سلولي هستند كه مقاومت به گياهان را از طريق ايجاد ايمني تحريـك
 Fusarium oxysporumمـارگر يزعفران آلوده به ب كنند. در اين مطالعه ترنسكريپتوم بنهالقا مي ETIشونده 

- تلقيح با كمك نـرم افـزار  ساعت بعد از  72و  48 يدر دو بازه زمان NBS-LRR يها ژن ييظور شناسامن به

 يبـرا ، سيدوپس ـيآراب NBS-LRR ي ژنـي هـا  ياز توالآناليز شدند.  in silicoهاي بيوانفورماتيك به صورت 
ي كانديـد  هـا  ژنسپس، پروفايل بيـاني   استفاده شد. زعفران ترانسكريپتومدر  NBS-LRR ياعضا ييشناسا

NBS-LRR  مورد مطالعه قرار گرفت. بر اساس نتايج الگوريتمBlastx رونوشت مستندسـازي   63326، تعداد
 NBS-LRR يهـا  ژنرونوشت از  30 كه ترنسكريپتوم زعفران حاوي تعداد شدند. نتايج اين مطالعه نشان داد

سـاعت پـس از    72در  هـا بيـان آن  داد كـه نشـان   NBS-LRRي انتخابي ها ژنبيان  ليو تحل هيتجزاست. 
سـطح   ساعت پـس از تلقـيح   72و  48در  LRR1ژن  بيشتر بود. تلقيحساعت پس از  48 در مقايسه با تليقح

-NBS يهـا  ژنمطالعـه نشـان داد كـه     علاوه بر اين، نتايج ايـن  داشت. LRR2نسبت به ژن  يبالاتر انيب

LRR همچنين در پاسخ زعفران عليه بيمارگر قارچي نقـش   و شوند يم انيزعفران ب يها در تمام بافت باًيتقر
  كرد. فادهزعفران است بهنژادي آينده يها در برنامهاز آنها  توان يمدارند كه 
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   مقدمه
و از چندســاله گيــاهي  ،).Crocus sativus Lن (زعفــرا

) است كه اغلب در مناطقي با Iridaceae( يانخانواده زنبق
. در )Shah et al., 2017( شـود اقليم خشـك كشـت مـي   

رنگ قرمز و يا نارنجي به صنايع غذايي از كلاله زعفران با 
دهنده و رنگ دهنده طبيعي مواد غـذايي  عنوان عامل طعم

عـلاوه،  بـه  .)Golmohammadi, 2014(شود استفاده مي
هاي موثر در طـب گيـاهي و   زعفران به عنوان يكي از دارو

شود كه اثرات دارويي آن عمـدتا مربـوط   سنتي شناخته مي
، 1هـاي اصـلي ايـن گيـاه هماننـد؛ كروكسـين      به متابوليت

 ,Golmohammadi(اسـت   3و سـافرانال  2پيكروكروسين

 439كشـت و   ريهكتار سطح ز هزار 120با  رانيا. )2014
 ـدر تول شـرو يسـالانه پ  ديتن تول  اسـت جهـان  زعفـران   دي

)Saeedi et al., 1400(.  درصـد  20 تنهـا  حاضـر در حال 
رسـد و بقيـه    به مصرف داخل كشور مـي  زعفران محصول

شـود؛ از ايـن رو،    هان صادر ميهاي ج توليد به ساير كشور
 در زعفـران  صادركننده و دكنندهيتول نيعنوان بزرگتر به رانيا

بـاوجود ارزش اقتصـادي و دارويـي،     .شود شناخته مي جهان،
) عقيم اسـت و  2n=3x=24(يد بودن ئدليل تريپلو  زعفران به

قادر به توليد بذر نيست به همين دليل از طريق بنه كشـت و  
    .)Golmohammadi, 2014(شود  تكثير مي

عواملي هستند كـه   نيترمهم زءهاي گياهي جبيمارگر
يـن عوامـل،   كننـد و در بـين ا  توليد زعفران را تهديـد مـي  

. )Khaledi, 2020(ها از اهميت زيـادي برخوردارنـد    قارچ
 )Fusarium oxysporum( بيماري قارچي پوسيدگي بنـه 

موجـب  هاي زعفران است كه نه تنهـا  ترين بيمارياز مهم
هـاي  شود، بلكه بر كيفيت و كميت بنهكاهش عملكرد مي
ــي ــاثير م ــري ت ــذارد دخت . يكــي از )Khaledi, 2020(گ

ها و كاهش خسـارت  هاي مهم براي كنترل بيماريراهكار
ها، توليد و استفاده از ارقام مقـاوم بـه بيمـاري    آن ناشي از
. لازمــه چنــين عملــي، )Ahmad et al., 2022(اســت 

ي مقاومت به بيمـاري، جهـت   ها ژنشناسايي و جداسازي 
هاي بهنـژادي اسـت. گياهـان از    ها در برنامهاستفاده از آن

                                                                             
1. Crocin 
2. Picrocrocin 
3. Safranal 

هـاي دفـاعي كارآمـدي بـراي مقابلـه بـا حملـه        ساز وكار
زيسـتگاه خـود اسـتفاده     هـاي مختلـف موجـود در   بيمارگر
 Dangl and Jones, 2001; Van Der(كننــد  مــي

Biezen and Jones, 1998( .  يموانـع دائم ـ   عـلاوه بـر، 
موسـوم بـه    يگـر يد يدفـاع  يهـا  سـتم يس يدارا اهانيگ
ــتميس ــا سـ ــيا يهـ ــ يمنـ ) Innate immunity( يذاتـ
)Fallahzadeh, 2018; Jacob et al., 2013(   هسـتند

 وجـود ، مـارگر يب حملـه  مـورد  ياهيگ يها كه در آن سلول
از خـود   ييهـا  كرده و بلافاصله واكـنش  حسرا  هامارگريب

 كننـد  يم ـ يريجلوگ يماريبكه از گسترش  دهند ينشان م
)Fallahzadeh, 2018(.  

هـاي   هاي ايمني ذاتـي گيـاهي شـامل گيرنـده     گيرنده
ــطحي  ــخيص س  PRRs )Pattern Recognitionتش

Receptors (درون سـلولي   هاي و همچنين گيرندهNLR 
)Intracellular-Lular NLR Receptors(  اســـت
)Chiang and Coaker, 2015(. ــده  PRRهــاي  گيرن

 4بيمـارگر هاي مولكولي مرتبط با ميكروب يا توانند الگو مي
)M/PAMPs ــيب ــا آس ــرتبط ب ــولي م ــاي مولك  5)، الگوه
)DAMPsهاي مؤثر خارج سلولي را شناسـايي   ) و پروتئين

مرتبط بـا   يمولكول يهاالگو .)Lolle et al., 2020( كنند
 اهي ـگ يهـا را بـرا  مـارگر يباز  ي) گروه(PAMPها مارگريب

ها PAMP ييشناسا از بعد كه يمنيا به. كنند يم ييشناسا
 PAMP6از  يناشــ يمنــيبــه اصــطلاح ا شــود يمــ جــاديا
)Chisholm et al., 2006( شده با الگو  كيتحر يمنيو ا

. ايمني ناشي از )Jacob et al., 2013( نديگو يم PTI7را 
ــور ــه )ETI( 8افكت ــخ    ب ــه پاس ــر ب ــومي منج ــورت عم ص

حساسيت و مرگ سلولي بافت اطراف محـل آلـودگي    فوق
شود و بنابراين بيمـارگر را بـه محـل آلـودگي محـدود       مي
. )Fallahzadeh, 2018; Jacob et al., 2013( كنـد  مي

 يدارا ي مقاومـت هـا  ژنهاي رمزشده توسط اكثر پروتئين
 =Nucleotide Binding Siteي (ديمحل اتصال نوكلئوت

NBS( نيلوساز اسيد آمينه  يغن يهانيو دم )Leucien-

                                                                             
4. Microbe-Associated or Pathogen-Associated Molecular  
    Patterns (M/PAMPs) 
5. Damage-Associated Molecular Patterns 
6. PAMP-Triggered Immunity-PTI 
7. Pattern-Triggered Immunity 
8. Effector-Triggered Immunity 
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Rich Repeats=LRR (    ــاي ــر در انته ــول متغي ــا ط ب
هــاي ر بــرهمكنشهــا د. ايــن دمــينهســتندكربوكســيل 

هـاي مولكـولي شـركت    پروتئين و ترارساني پيام -پروتئين
تـرين  متـداول  NBS-LRRي مقاومت گروه ها ژنكنند. مي

 NBS-LRRخانواده پروتئيني ي مقاومت هستند. ها ژنگروه 
 .كـرد  بنـدي  به دو گروه اصـلي تقسـيم   توان در گياهان را مي

) TIR(1- اينترلوكينهاي گيرنده Nگروه اول قسمت انتهاي 
 شـوند ناميده مـي  TNLيا  NBS-LRRكند كه را كد مي

)Zhou et al., 2004(ــمت ــروه دوم قس را  TIR . گ
ناميـده   CNLيـا   CC NBS-LRRو كنندرمزگذاري نمي

 مارپيچ-هاي مارپيچدمين ها معمولاًحاصل آن كهشوند مي

در . )Zhou et al., 2004(باشـد  مـي ترمينال  Nدر ناحيه 
 Avr1 يها ژنهاي وابسته به  محرك، هانيپروتئ واقع اين

ــد شــده توســط  ــارگرتولي ــا  بيم ــه طــور مســتقيم و ه را ب
 . )Keen, 1990( دهند تشخيص مي غيرمستقيم

محـرك  بـه   LRRي گيـاهي   هنگامي كه يك گيرنده
دچـار   CNLو  TNLپروتئين د، شوزاي متصل ميبيماري

هـا موجـود در   يك تغيير ساختاري شده و با ساير پـروتئين 
منجر بـه مـرگ   دهد و واكنش ميهاي دفاعي  پاسخمسير 

بنـابراين از گسـترش بيشـتر     شـود، ميسلول گياهي آلوده 
، NBS-LRRها ژن . تاكنون صدكند جلوگيري مي بيمارگر
زمينـي  گياهان مختلف همچون ذرت، سيب، سيب در ژنوم

هـا  شيرين، آرابيدوپسيس و نخود به دليل نقش اساسي آن
ها در ژنوم گياهان شناسـايي  ايمني گياهي و فراواني آن در

-NBS هـاي  تعريف مجموعه كاملي از پروتئينشده است. 

LRR ي هـا  ژنهايي را در مورد تنـوع   در ژنوم گياه، بينش
 ,Dangl and Jones( دهد دفاعي موجود در گياه ارائه مي

2001; Van Der Biezen and Jones, 1998( .  از ايـن
در  NBS-LRR يها ژنشناسايي  پژوهش حاضر هدفرو 

هـا   دخالت يا عدم دخالـت آن  نييتع منظور بهگياه زعفران 
ــاه  ــه در مقاومــت ايــن گي ــوم ب  يبررســو بيمــاري فوزاري

 پتوميترنسـكر در  NBS-LRR يخانواده ژن يكيوانفورماتيب
ــه ــا بن ــه ب   يه ــوده ب ــران آل ــاريزعف  Fusarium يم

oxysporum f.sp. Gladioli باشد مي.  

                                                                             
1. Avirulence (Avr) gene-dependent elicitors 

  هامواد و روش
  يكيوانفورماتيب يها ليتحل و هيتجز
  خام   يهاو پردازش داده يآورجمع

بافـت بنـه    RNAيـابي   هاي حاصل از تواليعلاوه بر داده
زعفــران تحــت تيمــار قــارچ عامــل پوســيدگي بنــه       

)Darvishian et al., 2022( ، تـر  به منظور بررسي دقيـق
ي هـاي بيـان   ي شناسـايي شـده، داده  هـا  ژنتغييرات بيـان  
هـاي مختلـف زعفـران     از بافت RNAيابي  حاصل از توالي

، جوانـه اپيكـال،    برگ، پرچم و كلالـه  ، برگ، گلبنهشامل 
دريافـت شـدند. بـه     SRAجانبي و انتهايي، از پايگاه داده 

 FastQC هاي خام از نرم افـزار  منظور بررسي كيفيت داده
)Version 0.11.6(  اســتفاده شــد. بــراي انجــام فرآينــد

ــاقي (ينــگ تريم ــور ب ــوالي آداپت ــده در  شــامل حــذف ت مان
هاي با كيفيت پايين (بـا ميـانگين    هاي موجود، توالي توالي

Phredscore  هـاي بـا ميـزان بـالاي      )، تـوالي 30كمتر از
ي بـا انـدازه   يهـا  ) و تـوالي Nهاي خوانش نشده ( نوكلئوتيد

ــر از  ــاز  100كمتـ ــت بـ ــرم )جفـ ــزار  از نـ  CLCافـ

GenomicsWorkbench  اســـتفاده شـــد20(نســـخه (. 
) clean readsهاي تميز شده ( بندي (اسمبلي) خوانش سرهم

بـر   CLCGenomics Workbenchبا استفاده از نرم افـزار  
   هاي پيش فرض انجام شد.اساس شاخصه

  
  NBS-LRR يخانواده ژن ياعضا ييشناسا

در زعفران،  NBS-LRRخانواده  ياعضا ييبه منظور شناسا
 ـ  يها يابتدا توال از  سيس ـپدويآراب NBS-LRR يخـانواده ژن

ــاه داده  )TAIR  )https://www.arabidopsis.org پايگــ
شـامل   يهـا  يتـوال  ييشدند. سـپس جهـت شناسـا    افتيدر
 ـشده عل افتيدر يها يتوال ،در زعفران NBS-LRR  نيدم  هي

 ـنوپد يبند زعفران (حاصل از سرهم پتوميترنسكرهاي داده د ي
)، بــا SRAداده  گــاهيموجــود زعفــران در پا يانيــب يهــاداده

مـورد جسـتجو قـرار     TBtoolsافـزار  استفاده ابزار بلاست نرم
 نيشـده براسـاس دم ـ   ييشناسـا  ينيپروتئ يها يگرفتند. توال

LRR    تميبـا اسـتفاده از الگـور CLUSTAL W ـهمرد   في
 يهـا  ياز صـحت تـوال   نـان ياطم يبـرا  ،نيشدند. علاوه بر ا

 ينيپروتئ يها نيوجود دم يها براORFشده، تمام  يياشناس
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LRR ،NBS ،TIR اي R  گـاه يبا اسـتفاده از پا CDD   مـورد
 ـمجدد قرار گرفتند. عـلاوه بـر ا   يابيارز  ين ـيپروتئ يتـوال  ،ني
طبقـه   Pfam في ـموت زيشده بر اساس آنال ييشناسا يها ژن
  شدند. يبند

  
  NBS-LRR يخانواده ژن يبررسي بيان اعضا

هـاي تميـز شـده عليـه مرجـع       خـوانش  يـابي  پس از نقشه
ي شناسـايي  ها ژنبيان  ، مقاديرترنسكريپتومي ساخته شده

در هـر   TPM(1( شده در مقياس رونوشت در هـر ميليـون  
، هـا  ژنسـازي بيـان    پس از كمي محاسبه شد. تيمار-بافت
و  |±1|تـر مسـاوي    بـزرگ  logFCهـاي بـا مقـادير     توالي

FDR ي با بيان افتراقـي  اه ژنعنوان  به 05/0تر از  كوچك
)DEGs .بنـدي   در نهايت به منظور گـروه ) شناسايي شدند

 اي مـورد مطالعـه، از تحليـل خوشـه     هـاي در تيمـار  ها ژن
ــه ــادير     ب ــر مق ــي ب ــي مبتن ــه حرارت ــيم نقش ــراه ترس هم

Log(TPM+1) .استفاده شد  
  

 ي كانديدها ژنهاي زعفران و بررسي بيان  زني بنهمايه

  هاي زعفران بنهعفوني تهيه و ضد
مـورد   ).Crocus sativus Lهاي زعفـران زراعـي (   بنه

استفاده در اين مطالعه از مزراع كشت زعفران در مشهد 
هـا تحـت نظـر     برداشت و پس از ارزيـابي سـلامت بنـه   

هـــاي گيـــاهي بـــه آزمايشـــگاه  متخصـــص بيمـــاري
ــوژي دانشــكده كشــاورزي، دانشــگاه لرســتان   بيوتكنول

هــا هــا، ابتــدا بنــهام آزمــايشمنتقــل شــدند. بــراي انجــ
ها يك دقيقـه در  ضدعفوني شدند. به اين ترتيب كه بنه

عفـوني و سـپس چنـدين    درصـد ضـد   70محلول اتانول 
مرتبه با آب مقطر سـترون شستشـو داده شـدند. سـپس     

درصد بـه مـدت    5/1ها در محلول هيپوكلريد سديم بنه
ي دهعفوني و بار ديگر براي زدودن باقيمانسه دقيقه ضد

عفوني كننده، سه بار با آب مقطـر هـر بـار بـه     مواد ضد
  دقيقه شستشو داده شدند. 5مدت 
  

                                                                             
1. Transcripts Per Million 

  هاي زعفران با قارچ فوزاريومزني بنهمايه
ــارچ  از  Fusarium oxysporum f.sp. Gladioliق

) تهيـه  2022( همكـاران  و انيش ـيمطالعات پيشـين درو 
از جدايـه قـارچ   . )Darvishian et al., 2022( گرديـد 

Fusarium oxysporum   ــت ــا غلظ ــپور در  106ب اس
ها استفاده شـد. بـراي انجـام    زني بنهليتر براي مايهميلي

ان منافذي هاي زعفرتيمار قارچي بر روي هر يك از بنه
ميكـرو ليتـر از محلـول     5ايجاد شد و با سرنگ ميـزان  

ها تزريق گرديـد. بـراي تيمـار    سوسپانسيون قارچ به بنه
شاهد به جاي تزريق سوسپانسـيون قـارچ، از آب مقطـر    
استريل استفاده شد. در هر شيشه مربـا، تعـداد سـه بنـه     

ها بـه مـدت   تيمار شده يا شاهد قرار داده شد. سپس بنه
ساعت در انكوبـاتور قـرار داده شـدند. پـس از      72 و 48

هاي تيمار، براي اطمينـان از آلـودگي    سپري شدن زمان
توسط قارچ فوزاريوم، كشت مجدد از قارچ انجام شد بـه  

واكشـت   PDAاين صورت كه مجددا در محيط كشـت  
قارچ انجام شد و به مـدت يـك هفتـه در انكوبـاتور بـا      

كوبـه شـدند. وضـعيت    گـراد آن درجه سانتي 25±2دماي 
شـناس بـا روش   رشد قـارچ توسـط متخصـص بيمـاري    

چشمي و ميكروسكوپي بررسي و صحت آزمـايش تاييـد   
  شد.  

 
 cDNAو سنتز  RNAاستخراج 

 هـاي ژنـي  ي كانديـد خـانواده  هـا  ژنجهت بررسي بيان 
NBS-LRR هـاي زعفـران تحـت تيمـار قـارچ و       از بنه

 RNAزني با قارچ)، اسـتخراج  هاي شاهد (بدون مايه  بنه
صـورت گرفـت. بـراي اسـتخراج      cDNAو سپس سنتز 

RNA از كيــت ترايــزول (شــركت NEB  بــه شــماره
T2010S( نامه شـركت سـازنده اسـتفاده    و مطابق شيوه

استخراج شده بـا انجـام الكتروفـورز     RNAشد. كيفيت 
RNA  درصد و كميت سـنجي غلظـت    1روي ژل آگارز
RNA ــتفاده از ر ــا اس ــول ب ــپكتوفتومتري در ط وش اس
نـانومتر مـورد    230بـه   260و  280بـه   260هـاي  موج

بررسي قرار گرفت. به منظـور حـذف آلـودگي احتمـالي     
DNA   هــا از تيمـار بــا آنــزيم   ژنـومي موجــود در نمونـه

DNase I     استفاده شـد. جهـت سـنتزcDNA   از كيـت
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شركت سينا كلـون اسـتفاده شـد و سـنتز      cDNA سنتز
 .نامه شركت سازنده صورت گرفتوهمطابق با شي

  
  طراحي آغازگر

 براســاس( مــورد نظــري هــا ژنتــوالي پــس از انتخــاب 
ها جهت استفاده در طراحي آغازگر )ميزان بيان بيشترين
 AlleleIDبا استفاده از نرم افـزار  ، qRT-PCRواكنش 
ــام  ــدانج ــحت   ش ــتر از ص ــان بيش ــراي اطمين ــن . ب اي

 Primer blast بـرخط ابـزار   از شـده  آغازگرهاي طراحي
  .)1استفاه شد (جدول 

  
 Real-timeبا روش  LRRي ها ژنبررسي الگوي بيان 

RT-PCR 
ي مورد نظـر از واكـنش   ها ژنجهت بررسي ميزان بيان 

استفاده  )qRT-PCR( اي پليمراز در زمان واقعيزنجيره

ــراي انجــام ايــن واكــنش از كيــت ســايبرگرين   شــد. ب
SinaSYBR Blue IIS-qPCR Mix,2x  ــركت ش

 25سيناكلون استفاده شد. هر واكـنش در حجـم نهـايي    
 Master Mix (2x)ميكروليتـر   5/12ميكروليتر شـامل  

ــت و    1، ــازگر رف ــر آغ ــازگر   1ميكروليت ــر آغ ميكروليت
 5/2ميكروليتــر آب عــاري از نوكلئــاز و    8برگشــت، 
-Rotorها در دسـتگاه  بود و واكنش cDNAميكروليتر 

Gene Q  شركتQiagen   انجام گرفت. شرايط دمـايي
نشان داده شـده اسـت.    2كمي در جدول  PCRواكنش 

جهــت  elf1-در ايــن آزمــايش از ژن كنتــرل داخلــي 
 Livak and(استفاده شد  ها ژنسازي مقادير بيان نرمال

Schmittgen, 2001(.   هرنمونه در سه تكرار زيسـتي و
هـاي  سه تكرار فني انجـام شـد. تجزيـه و تحليـل داده    

 LinRegPCRحاصل از آزمايش با استفاده از نرم افزار 
  انجام شد. )2020(نسخه  Microsoft Excelو 

  
  انتخاب شده و ژن كنترل داخلي NBS-LRRي ها ژنهاي طراحي شده براي فهرست آغازگر. 1جدول 

Table 1. List of primers designed for NBS-LRR genes and reference gene 

  C°)(دماي اتصال 
Tm (C) 

 )35توالي آغازگر(

Sequence (5'-3')  
 نام آغازگر

Primer  

54  F: ATGACGATACTGAATCTC 
R: GTTAATTGGTTGGATGTG  LRR-1 

55  F: ACTTGTAATTGCGTTGGATGTG 
R: TCGGATACCTTGGCTCTCAG  LRR-2  

57  F: TGAACCATCCAGGACAGATTG 
R: TCTTAACCATACCAGCATCACC Elongation factor 1 (elf1-α) 

  
 انتخاب شده NBS-LRRي ها ژنبراي  PCRسيكل دمايي واكنش . 2جدول 

Table 2. Temperature cycle of the PCR reaction for selected NBS-LRR genes 

 مرحله واكنش

Step  
Temperture (ºC)

  )ºCدما (
Time 
  زمان

Number of cycles 
  تعداد چرخه

 سازي اوليهواسرشت

Initial denturation  
95 5 min 1 

 سازيواسرشت

Denaturation  
95  15 s  35 

 اتصال آغازگرها

Annealing  
-  20 s  35 

 بسط

Extension 
72  30 s  35 

 نهايي بسط

Final Extension  
72  5 min  1  
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  نتايج و بحث
  بندي نوپديد ترنسكريپتوم زعفران سرهم
 ادغـام  از اسـتفاده  بـا  زعفران يانيب ليپروفا يبند سرهم
) بـا اسـتفاده   Trimmed reads( شده ميتر يها خوانش
(نسـخه   CLC Genomics Workbenchافـزار   از نـرم 

منحصر به فـرد شـد.    يتوال 63326 جاديمنجر به ا، )20
 ـب ليحجم كل پروفا نيهمچن  Mb 65/64زعفـران   ياني

شـده از نظـر حجـم و    جاديا يانيب ليپروفا .محاسبه شد
 ـپروفا گـر يبـا د  ييتعداد رونوشت مطابقت بـالا   يهـا  لي

 Hu et() 3(جـدول   داشـت گزارش شده زعفـران   يانيب

al., 2020(.  

 NR گـاه يپا هي ـشـده عل  سـاخته  يبلاست اسمبل جينتا
با حد   رونوشت درصد) 89/55( 35394 تعداد نشان داد كه

مشـابه در   ركـورد  داراي ،E-value ≤ 1.0 E-5آسـتانه  
ــ1بودنــد (شــكل  NR گــاهيپا بلاســت  جينتــا ني). همچن

ترنســكريپتوم در مطالعــه حاضــر نشــان داد كــه  ياســمبل
مارچوبــه  ترنســكريپتوم شــباهت را بــا نيشــتريزعفــران ب

)Asparagus officinalis (ــس و ــا آن از پـ ــل بـ  نخـ
)Phoenix dactylifera (شكل  داشت)بـا توجـه بـه    2 .(

 ـ يها يفقدان توال  NCBIداده  گـاه يثبـت شـده در پا   يژن
 يهــا گــروه نيــيو تع يزعفــران، مستندســاز اهيــگ يبــرا

 شيمحتـوا و افـزا   دي ـحاصـله، تول  يها رونوشت يكاركرد
  ارزشمند خواهد بود. اهيگ نيا يكياطلاعات ژنت

  
  هاي خوانش شده مرجع ترنسكريپتومي زعفراناي از كميت و كيفيت دادهخلاصه .3جدول 

Table 3. Summary of the quantity and quality of read data for the saffron transcriptome reference 

 هاپارامتر
Parameters  

 ارزش
Value 

Number of transcripts 63326 

Size of the smallest transcript (nt) 200 

Size of the largest transcript (nt) 16256 

Number of bases (nt) 64651404 

Mean length of the transcripts (nt) 9301020 
Number of transcripts greater than 1kb 23146 

Number of transcripts with ORF 22388 

N90 482 

N70 935 

N50 1413 

N30 2100 

N10 3571 

%GC 36.43 

  

 
  GO ها عليه پايگاه يابي آن و نقشه NRترنسكريپتوم زعفران عليه پايگاه داده  BLASTXنتايج . 1شكل 

Figure 1. BLASTX results of the saffron transcriptome against the NR database and their mapping to the GO database 
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 زعفرانهاي با همولوژي بالا نسبت به ترنسكريپتوم  توزيع فراواني گونه. 2شكل 

Figure 2. Frequency distribution of species showing high homology to the saffron transcriptome 
  

به  )2022همكاران ( و ي مشابه، درويشياندر يك مطالعه
 يبه آلودگ بنه زعفران پاسخ فرآيند مختلف در يها ژن سيبرر

F. oxysporum بـا  زنيمايه از بعد ساعت 72و  48 تيمار در 
 RNA-seq هاي داده از حاصل نتايجپرداختند.  قارچ فوزاريوم
 يمستندسـاز توالي  38643 ميان از كهنشان داد اين مطالعه 

از ايـن   بودند كـه  يافتراق يانب يدارا توالي 2209تعداد  ،شده
نشـان   يـان ب يشافـزا  توالي 337كاهش و توالي  1832 ميان

. در همين راسـتا، ليـو و   )Darvishian et al., 2022(دادند 
هاي زعفران آلوده به قارچ ) پروفايل بياني بنه2023همكاران (

شش روز بعد از آلودگي مورد مطالعه قرار فوزاريوم را در سه و 
. نتـايج ايـن مطالعـه منجـر بـه      )Luo et al., 2023(دادنـد  

ژن  39962سـازي  يوني ژن و مستند 84544شناسايي تعداد 
ژن در روز سوم و تعـداد   14263گرديد كه از اين ميان تعداد 

ژن در روز ششم پس از آلودگي، بيان افتراقي داشتند  16397
)Luo et al., 2023(ي . همچنــين مقايســه ميــان نتيجــه

ــو و و ي مستندســازي شــده حاصــل از مطالعــه هــا ژن ي لي
) بـا نتيجـه   2022و درويشيان و همكاران ( )2023همكاران (

اي در دهد كه تفاوت قابـل ملاحظـه  مطالعه حاضر نشان مي
ها وجود دارد كـه از دلايـل   ي آنتعداد يوني ژن و مستندساز

هـاي  هاي پايگـاه توان به استفاده از مجموعه دادهمياين امر 
بـرداري اشـاره   ژني از مطالعات قبلي و همچنين زمان نمونـه 

  .)Darvishian et al., 2022; Luo et al., 2023( نمود
  

  NBS-LRRشناسايي خانواده ژني 
ها دفاع در مقابل بيمارگرهاي مختلفي براي گياهان مكانيسم

 Rي مقاومـت گيـاه (  ها ژنها با برند. اين مكانيسمكار مي به

genesهـاي ژن  يكي از بزرگترين خانوادهشوند. ) فعال ميR 

است كه نقش مهمي در  NBS-LRR در گياهان، خانواده ژن
 Dangl and( كننـد  ايفا مـي  بيماريهاي  تشخيص سيگنال

Jones, 2001; Yue et al., 2012(.     مطالعـه ايـن خـانواده
 هـاي ژنـومي و  ژني اطلاعات با ارزشـي در مـورد مكانيسـم   

مولكولي تنظيم ژن و عملكرد پروتئين در اختيار محققان قرار 
تـوالي   30منجـر بـه شناسـايي     نتايج ايـن مطالعـه،   دهد.مي

تنوع در  .در پروفايل بياني زعفران شد NBS-LRRكدكننده 
اينترون در بين اعضـاي خـانواده ژن    - ساختار و توزيع اگزون
است و شواهد هاي ژني متنوع بسيار مهم براي ظهور خانواده

دهد. در اين مطالعه، مي ها ژنارزشمندي براي روابط تكاملي 
بـراي شناسـايي    NBS-LRRآمينه كدكننده هاي اسيدتوالي
هاي دمين پروتئينـي مـورد بررسـي قـرار     ها و ساختارموتيف

 LRRدمين  6تا  2 دارايطور ميانگين  ها به اين تواليگرفت. 
 .بـود  اسـيدآمينه  60تا  20 ها حدودكه طول تقريبي آنبودند 

با شناسـه   ي) مربوط به توالفيموت 15( فيتعداد موت نيشتريب
conting-25817 ـموت 2( فيتعداد موت نيو كمتر بود  ) در في

همچنـين   .مشـاهده شـد   conting-29905با شناسـه   يتوال
نتايج نشان داد كه بيشترين و كمترين تعداد اسـيدآمينه كـل   

به تعداد  -13409conting ترتيب مربوط به توالي با شناسه به
اسيدآمينه  428به تعداد  -52612contingاسيدآمينه و  1204

هاي مهمـي را در مـورد تنـوع و تكامـل     بود. اين نتايج بينش
چنـين در مطالعـه   دهـد. هم ارائه مـي  NBS-LRRي ها ژن

ي ها ژن) به بررسي بيان 2023، السامان و همكاران (مشابهي
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NBS-LRR   ــن ــدي اي ــا ژنو نقــش كلي ــه  ه در تحمــل ب
 Lathyrus( زيسـتي در گيـاه نخـود   هاي زيستي و غير تنش

sativus ( پرداختند)Alsamman et al., 2024  نتايج ايـن .(
شناسـايي   NBS-LRRژن  276مطالعه نشان داد كه تعـداد  

 150و تعـداد   TNLژن داراي دمين  124شد و از اين تعداد 
تا  1شناسايي حاوي  ها ژناست. همه  CNLژن داراي دمين 

. بـا توجـه بـه    )Alsamman et al., 2024( اگزون بودنـد  7
در مقاومـت بـه    NBS-LRRهـاي  نقش عملكردي پروتئين

ن و بيماري و بررسي ساختار ژني در مطالعه حاضـر و السـاما  
هاي ارزشمندي براي مطالعه توان سرنخ) مي2024( همكاران
هـا و فاكتورهـاي   هاي تكاملي، برهمكنش با پـروتئين ويژگي

  رونويسي، تفاوت و تنوع اين خانواده ژني بدست آورد.
هـاي  در بين گونه NBS-LRRي ها ژنتعداد خانواده 

مختلف گياهي بسيار متفاوت اسـت و مطالعـات متعـددي    
انـد كـه هـيچ ارتبـاط مسـتقيمي بـين فراوانـي        دهنشان دا

ي هـا  ژنو اندازه ژنوم يا تعداد كـل   NBS-LRRي ها ژن
شناسايي شده وجود ندارد. در يك مطالعه كه توسط مـايرز  

ــاران ( ــت، 2003و همك ــورت گرف ــل ) ص ــه و تحلي تجزي
ژن  149وجــود  NBSي كدكننــده هــا ژن يبيوانفورمــاتيك

 آرابيدوپســـيس نشـــان دادرا در  NBS-LRRكدكننـــده 
)Meyers et al., 2003(ـتجزي ديگري به . در مطالعه   هي

نخـود در پاسـخ    مختلف يهاپيژن در ژنوت انيب ليو تحل
ــه  ــودگي (ب  )Fusarium oxysporum f.sp. ciceriآل

با  NBS-LRRچهارده ژن  پرداخته شد. در مطالعه مذكور
از نقـش    كـه نشـان   شدند ييشناسادر نخود  بيان متفاوت

 وميفوزار يپژمردگعليه بيماري مقاومت در  ها ژنمؤثر اين 
. همچنــين تعــداد )Priyadarshini et al., 2023(بـود  
هـاي گيـاهي و حتـي در    بين گونـه  NBS-LRRي ها ژن

قرابت ژنتيكي دارنـد تفـاوت   هاي گياهي كه باهم زيرگونه
 ،. به عنوان مثال)Alsamman et al., 2023( زيادي دارد

ــداد ژن   ــه تعــ ــانواده سولاناســ در  NBS-LRRدر خــ
ي موجـود در  هـا  ژنزميني حدودا دو برابـر بيشـتر از    سيب

بـا   .)Qian et al., 2017(و فلفـل اسـت   فرنگـي  گوجـه 
مقايسه نتايج حاصل از اين مطالعه با ساير مطالعات پيشين 
بايد به اين نكته اشاره كرد كه عوامل متعددي مانند اندازه 

، انتخـاب طبيعـي و بهنـژادي    ها ژنژنوم، توزيع و پراكنش 

توانند بر تعداد اعضاي يك خانواده ژنـي گيـاهي تـاثير    مي
. با توجه به شرايط كشـت  )Zhang et al., 2010(بگذارد 

حتمـالا  زعفران در مناطق خشك و نيمـه خشـك ايـران، ا   
انتخاب طبيعي و بهنژادي از عوامل موثر بر تعـداد خـانواده   

 اند. بوده NBS-LRRژني 

هـاي   ي شناسـايي شـده در بافـت   هـا  ژنروند بيـان  
 بررسي بيانارائه شده است.  3مختلف زعفران در شكل 

هـاي مختلـف زعفـران     بافـت  ي مورد مطالعـه در ها ژن
بافت جوانه  ي شناسايي شده در انواعها ژننشان داد كه 

همچنـين   ).3(شـكل  داشـتند  بيشترين ميـزان بيـان را   
ها از نظر بيان در نقشه حرارتـي   و بافت ها ژنبندي  گروه

آمده است. با توجه به نقشه حرارتـي (شـكل    4در شكل 
ي شناسايي شـده در دو گـروه   ها ژنكه  ) مشخص شد4

در گروه اول و  ژن 16گيرند؛ به طوري كه  كلي قرار مي
ژن در گروه دوم جاي گرفتند. همچنين نتايج نشـان   14

گـروه اول   يهـا  ژن داد كه مقادير بياني ثبت شده براي
گـروه دوم بــود.   يهــا ژنبـراي   بيشـتر از مقـادير بيــان  

ــا ژن ــه يهـ ــا شناسـ -contingو conting-56236ي بـ

ــت   27429 ــان را در باف ــزان بي ــالاترين مي ــه و  ب  جوان
بـالاترين ميـزان    conting-48585 يي با شناسـه ها ژن

بيان را در بافت گلبرگ دارا بودند. كمترين ميـزان بيـان   
-conting با شناسـه  ييها ژنها مربوط به  در اكثر بافت

بود. علاوه بـر ايـن نتـايج     conting-29898و  52612
ي هـا  ژنهـاي مختلـف از نظـر بيـان      بنـدي بافـت   گروه

يي شناسايي شده نشان داد كه بافت ريشه در گروه مجزا
كمتـرين ميـزان بيـان را     گرفـت و ها قـرار   از ساير بافت

 ،هـا داشـت. پـس از بافـت ريشـه      نسبت به ساير بافـت 
هاي پـرچم و پيـاز    ترتيب در بافت كمترين ميزان بيان به

 PCAهمچنين براساس تجزيـه و تحليـل   مشاهده شد. 
) بيان بافت ريشه بسيار متفاوت و دور از سـاير  5(شكل 
هـا بيـان تقريبـا     بـود و بنـه و جوانـه   هاي زعفران  بافت

يكساني داشتند. نتـايج پـژوهش حاضـر نشـان داد كـه      
هـاي هـوايي   در انـدام  NBS-LRRي ها ژنميزان بيان 

هاي زمينـي ماننـد   ها بسيار بيشتر از اندامهمچون جوانه
هـاي  ريشه بود. بنابراين، نقش كليدي اين ژن در انـدام 

  ست.مشهود ا ياهيگ مارگريب هيعلهوايي 
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 هاي مختلف زعفران شناسايي شده در بافت NBS-LRRهاي  پروفايل بيان ژن. 3شكل 

Figure 3. Expression profile of NBS-LRR genes identified in different tissues of saffron 
 

  
 هاي مختلف زعفران در بافت NBS-LRRي خانواده ها ژننقشه حرارتي بيان . 4شكل 

Figure 4. Heat map of of NBS-LRR family gene expression across different saffron tissues 
  

  
 هاي زعفران انواع بافتژن در بيان  )PCAهاي اصلي (تجزيه به مولفه. 5شكل 

Figure 5. Principal component analysis (PCA) of gene expression in different saffron tissues 
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  ي شناسايي شدهها ژنبررسي روند تغييرات بيان 
 ـابررسـي بيـان   بر اسـاس   ي هـا  ژن) in silico( كويليس ـ ني

دست آمده از مطالعـه لـوو و    هاي بياني به شناسايي شده (داده
ــاران ( ــين  ) 6ل (شــك)، 2023همك ــه از ب مشــخص شــد ك

ــوالي ــوالي   ت ــده، ت ــايي ش ــاي شناس ــه    ه ــا شناس ــايي ب ه
62895contig_  25817وcontig_  48585وcontig_  و
60269contig_  4928وcontig_    ــارچي ــار ق ــس از تيم پ

بيــان  _5854contigيي بــا شناســه هــا ژنافــزايش بيــان و 
ميـزان افـزايش    بيشـترين تري نسبت به شاهد داشتند.  پايين
 پـــس از آن بـــهو  _62895contigمربـــوط بـــه  بيـــان

25817contig_ يي با بيان ها ژناز بين  اختصاص داشت كه
افتراقي بالا، اين دو ژن به دليل دارا بودن بيان بـالاتر، بـراي   

  .)Luo et al., 2023( آزمايش ريل تايم انتخاب شدند
  

  NBS-LRRآناليز بررسي بيان ژن 
پـروتئين نقـش    - معمولا در تعاملات پـروتئين  LRRموتيف 

ميزان ها است. در اين مطالعه، دارد و مسئول شناسايي بيمارگر
ــبي   ــان نس ــا ژنبي ــده ( ه ــاب ش و  _62895contigي انتخ

25817contig_(  پس از انجام واكنشReal time-PCR  و
بـا توجـه بـه    . محاسـبه شـد   CTها بـه روش   آناليز داده

توان چنين اظهار نمود كه در هـر دو ژن   مي 8و  7هاي  شكل
ساعت داشته  72ساعت بيان كمتري نسبت به تيمار  48تيمار 

ساعت بيـان   72ساعت و تيمار  48است و همچنين در تيمار 
بيشتر شده است. در تيمـار   LRR2در مقايسه با  LRR1ژن 
بيشتر بوده  LRR1ميزان بيان  7ساعت با توجه به شكل  48

  بالاتر است. LRR2شاهد نسبت به  و همينطور بيان

 زاني ـسـاعت م  48ساعت نسبت به تيمار  72در تيمار 
 بيشـتر از  LRR1ترتيـب در   شـده و بـه   شـتر يب ها ژن انيب

LRR2  بيان كمتري در مقايسه بـا   شاهدبوده و همينطور
  ).7(شكل  اين دو ژن دارد

 ي متعـددي در پاسـخ بـه بيمـارگر    ها ژندر گياهان، 
شوند و همچنين ممكن اسـت بيـان   فعال يا خاموش مي

ها افزايش يا كاهش پيدا كند. بنابراين بررسي بيان و آن
هـاي  يكـي از روش  NBS-LRR از جمله  ها ژنمتمايز 

هـاي  مهم براي مشخص كردن اساس زيسـتي سيسـتم  
-NBSبيولوژيك است. ميـزان بيـان بـالا و پـايين ژن     

LRR هاي دفاعي در پاسخ به عنوان يك عامل مهم در
باشد. ها ميپاسخ در بنه زعفران عليه بسياري از بيمارگر

اي توســط احمــد و همكــاران  در همــين راســتا مطالعــه
 NBS-LRRي هـا  ژن) به آناليز گسترده ژنـومي  2024(

ساعت بعد از آلودگي با بيمارگر  72و  48در بازده زماني 
). Ahmed et al., 2024( سوختگي آلترناريـا پرداختنـد  

نشـان  اين مطالعه  RNA-seq هاي داده از حاصل نتايج
و  3396تعـداد   ساعت بعد از تلقـيح،  48در تيمار  كهداد 

بودنـد   بـالا و پـايين   يانب يدارا توالي به ترتيب 23239
تـوالي   4023ساعت بعد از تلقيح،  72همچنين در تيمار 

ــاهش و  ــوالي 2116ك ــزا ت ــانب يشاف ــد   ي ــان دادن نش
)Ahmed et al., 2024 همچنــين در ايــن مطالعــه .(

خواص فيزيكوشيميايي، سـاختار ژن و تجزيـه و تحليـل    
و حاشيه نويسي عملكردي  ها ژنموتيف، هستي شناسي 

مورد بررسي قرار گرفت كه نشان از اهميت ايـن ژن در  
  هاي اصلاحي است.برنامه

  

  
  ي منتخب با بيان افتراقيها ژن آتشفشانينمودار . 6شكل 

Figure 6. The volcanic plot for selected differentially expressed genes (DEGs) 



 ....    آلوده زعفران يها بنه در  ETI  يدفاع ريمس در ريدرگ يها ژن يبرخ ليتحل و ييشناسا: و همكاران پور همت            64

 

 
 Fusarium oxysporum f.sp. Gladioliساعت پس از تلقيح با قارچ  48مربوط به بنه زعفران  NBS-LRR يها ژنبيان نسبي . 7شكل 

Figure 7. Relative expression of the NBS-LRR gene in saffron corms 48 hours post-inoculation with Fusarium 
oxysporum f.sp. Gladioli 

 

  
 Fusarium oxysporum f.sp. Gladioliساعت پس از تلقيح با قارچ  72مربوط به بنه زعفران   NBS-LRRبيان نسبي ژن . 8 شكل

Figure 8. Relative expression of the NBS-LRR gene in saffron corms 72 hours post-inoculation with Fusarium 
oxysporum f.sp. Gladioli 

  
در هر  Real time-PCRمقايسه نتايج حاصل از واكنش 

ــازه  LRR1ســاعت نشــان داد كــه  72و  48ي زمــاني  دو ب
)62895contig_(   ــه ــبت بـ ــالاتري نسـ ــان بـ  LRR2بيـ
)25817contig_( 72دهد و بيـان در بـازه زمـاني     نشان مي 

در  LRR1ي ها ژنساعت بود. بيان  48ساعت بيشتر از بيان 
شود بازده زماني بيشتري بعد از تلقيح با قارچ فوزاريوم بيان مي

ي نقـش مهمـي در   هـا  ژنو احتمالا اين  )8و  7 هاي (شكل
م دفاعي گياه عليـه بيمـارگر دارد كـه بـا     فعال كردن مكانيس

 Ahmed et( ) مطابقـت دارد 2024نتايج احمد و همكـاران ( 

al., 2024.( ــه ــين در مطالع ــودي و همچن اي توســط محم
ي هـا  ژن) با هدف شناسايي و بررسي بيـان  2024همكاران (
lncRNA هاي سيب زمينـي آلـوده بـه ويـروس     در گياهچه

PVY   پرداختنـد)Mahmoodi et al., 2024(   نتـايج ايـن .
عدد ژن بـا بيـان افتراقـي،     769مطالعه نشان داد كه از ميان 

عـدد ژن افـزايش بيـان     459ژن كاهش بيـان و   310تعداد 
ي هـا  ژننشان دادند. طبق نتايج اين بررسي، تعداد زيـادي از  

شـده در فرآينـدهاي    بينـي  هـاي پـيش  lncRNAهم بيان با 

هاي دفاعي گيـاه ميزبـان در   بيولوژيكي مرتبط با ايجاد پاسخ
برابر تنش نقش داشـتند. نتـايج حاصـل از مطالعـه حاضـر و      

) نشان دهنده وجود يك شـبكه  2024محمودي و همكاران (
هاي برهمكنش گياه بـا بيمـارگر   تنظيم كننده ژن را در مسير

  .)Mahmoodi et al., 2024(دهد نشان مي
شناسايي به بنابراين تفاوت اصلي گياه حساس و مقاوم در 

هاي سازي سريع و موثر مكانيسمموقع بيمارگر مهاجم و فعال
در  LRR1دفاعي گياه اسـت كـه احتمـالا بيـان بـالاي ژن      

نشان دهنده نقش مهم ايـن ژن در پاسـخ    LRR2مقايسه با 
اوليه گياه به آلودگي قارچي است. همچنين روند بيان متفاوت 

LRR ولكولي متفاوتي توان به مكانيسم منسبت به شاهد مي
براي درك و كنترل بيمارگر اشاره نمود.  نتـايج ايـن مطالعـه    

هاي متفاوت  دهد كه دوره زماني براي ارزيابي پاسخنشان مي
گياه به آلودگي بيمارگر متفاوت است. بنـابراين بيـان و تنـوع    

ها در شناسايي و با توجه به نقش آن LRRهاي  بالاي دمين
تواند به افزايش مقاومت گياه عليه ، ميAvrهاي ژن سيگنال

  هاي خاص بيمارگرها كمك شاياني كند.نژاد
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  هاگيري و پيشنهاد نتيجه
ترين گياهان دارويي جهـان اسـت كـه بـه     زعفران از مهم

 دلايلي از جمله نياز آبي كم، سهولت در عمليات كشـت و 

اي در ايـران و برخـي   كار، سودآوري، به صـورت گسـترده  
شـود. چـون تكثيـر زعفـران از     ها كشت ميديگر از كشور

ها چنـدين سـاله در   گيرد و بنهطريق كشت بنه صورت مي
خاك مزارع ماندگار هستند، از اين رو، بيمـاري پوسـيدگي   
ناشي از قارچ فوزاريوم كشت اين گيـاه بـا ارزش را تهديـد    

تواند يكـي  هاي مقاوم به بيماري ميكند. توسعه واريتهمي
وثر در اين زمينه باشد. بنـابراين كـاوش و   هاي ماز راهكار
هاي دفاعي گيـاه كمـك   ي مرتبط در پاسخها ژنشناسايي 

كنـد. در ايـن   زيادي به مديريت بيمارگرهـاي گيـاهي مـي   
ــه بررســي تغييــرات ترنســكريپتوم و شناســايي   مطالعــه ب

در بنه گيـاه زعفـران در    NBS-LRRي ژني مهم خانواده
 Fusariumقــارچي  هــايپاســخ ايمنــي عليــه بيمــارگر

oxysporum sp. Gladioli  پرداخته شد. تجزيه و تحليل
-RNAهـاي   ترنسكريپتوم بنه زعفران با اسـتفاده از روش 

seq  صورت گرفت. نتايج اين مطالعه منجر به مستندسازي
ي مستندسـازي  هـا  ژنژن شد. از بـين ايـن    63326تعداد 

 ـ ها ژنشده، بيشترين و كمترين بيان  وط بـه  به ترتيب مرب
ي مستندسـازي  هـا  ژنبافت جوانه و ريشه بود. از بين اين 

در بافت جوانـه مشـاهده شـد و     ها ژنشده، بيشترين بيان 
هاي پرچم و پيـاز  كمترين بيان بعد از ريشه مربوط به بافت

بود. همچنين در اين مطالعه، بـا بررسـي ميـزان بيـان ژن     
NBS-LRR      مقاومت گياه زعفـران در برابـر آلـودگي بـه

كـه ايمنـي ناشـي از     ETIقارچ فوزاريوم در مرحله دفاعي 
هاي مهمي را ها بينشافكتور است، سنجيده شد. اين يافته

هاي در پاسخ به بيمـارگر پژمردگـي    NBS-LRRدر مورد
تواننـد بـه عنـوان اهـداف     دهند، كه مـي فوزاريوم ارائه مي
هاي مولكولي و مهندسـي ژنتيـك بـا    مهمحوري براي برنا

  هدف افزايش مقاومت به بيماري در گياه زعفران باشد.
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