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A B S T R A C T   

Nitrogen (N) is one of the most important nutrients needed for the growth and 

development of potato (Solanum tuberosum L.). In the course of evolution, long non-

coding RNA molecules (lncRNAs) have played a role in causing significant changes in 

plant’s responses to abiotic stresses. Given the limited information available on the 

mechanisms of action and the role of such important regulatory elements during potato 

tuber developmental stages, this study was conducted to identify and investigate the 

expression and function of lncRNAs, as well as their target genes, in response to 

nitrogen treatment. The results of the present study revealed that a total of 211 

differentially expressed lncRNA molecules were detected under nitrogen treatment. Of 

these, four intergenic lncRNA sequences were differentially expressed under nitrogen 

treatment, and their target genes were associated with ion homeostasis, signal 

transduction, and protein degradation. The metabolic pathways most frequently 

associated with the target genes involved the biosynthesis of secondary metabolites, 

fatty acid metabolism, and fatty acid degradation. This study identified lncRNAs in 

potatoes under nitrogen treatment for the first time, marking a significant step towards 

understanding the function of lncRNA in plant’s responses to nitrogen. Identifying the 

location and function of these lncRNAs, along with the activity of differentially 

expressed genes, will provide valuable insights into the mechanisms underlying the 

plant's response to nitrogen. 
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 «مقاله پژوهشی»

 ییزاغ د  در  ی درگ یدی کل LncRNAs یاعتبارس ن  و دعملک   ین یبشیپ ،ییشناسا

   ازت کمبود تنش تحت ینیزمبیس

 
  4یسورن ابوذر ،3یسهراب سجاد دیس ، 2یروزآبادیف انينظر فرهاد ،1یچلو الهنیام

 
 چکیده
اسوت. در  (.Solanum tuberosum L) زمینیيکی از مهمترين مواد غذايی برای رشد و نموو سوی  (Nنیتروژن )

 Long non coding)دننوده های بلنود غیرددRNAهای وسیله مولکولجريان تکامل، تغییرات ژنتیکی حیاتی به

RNAs: LncRNAs )وجود آمده است. با توجوه بوه اينکوه اات وات های غیرزيستی بهدر پاسخ گیاهان به تنش
زمینی در دسترس است؛ پژوهش مو غده سی انددی از مکانیسم  مل و نقش اين  ناصر مهم تنظیمی در مرحله ن

ها در پاسخ به تیمار ازت های هدف آنها و همچنین ژنlncRNAبررسی بیان و داردرد  حاضر با هدف شناسايی،
با بیان متفاوت تحت تیمار ازت  lncRNA مولکول 211انجام شد. نتايج اين مطالعه نشان داد ده در مجموع تعداد 

هوای هودف ژنی تحت تیمار ازت بیان متفاوت داشتند دوه ژنبین lncRNAتوالی  4تعداد شناسايی شدند. از اين 
 یرهایمسوهای مرتبط با هموستازی يونی، انتقال پیام و تخري  پروتئین همولووژی داشوتند. ژن ها با رونوشتآن
چور  و  یدهایاسو سومیمتابول ه،يوثانو یهواتیمتابول وسنتزیهدف شامل ب یهاژن یفراوان نيشتریبا ب یکیمتابول
زمینی تحوت تیموار ازت را در سوی  lncRNA بوار تووالیاين مطالعوه بورای اولین .ندچر  بود یدهایاس  يتخر

در چگونگی پاسخ گیاهان به تیمار ازت  lncRNAرسد گامی مفید در شناخت  ملکرد شناسايی نمود و به نظر می
های پاسوخ هايی با بیان افتراقی، سب  درک بهتر مکانیسمنو فعالیت ژ lncRNAيابی و  ملکرد اين باشد. مکان

 شود.به تیمار ازت می
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  مقدمه
سوووومین  (.Solanum tuberosum Lزمینی )سوووی 

زمینی رود. سوی شومار مویمحصول غذايی مهم جهان به
 موق و رريو  ای دممعمولاً دارای يوک سیسوتم ريشوه

همین دلیل در جريان رشد و نمو، دمبوود  ناصور است، به
ر بووه افووت ضووروری از جملووه ازت و همچنووین آ ، منجوو

 ,.Birch et al) ملکوورد محصووول آن خواهوود داشووت 

 نوان يک  نصور درشوت به (N. نیتروژن يا ازت )(2012
مغذی در مزار ی با موواد آلوی محودود، تو ثیر م بتوی بور 

زمینی دارد توده،  ملکوورد و دیفیووت غووده سووی زيسووت
(Westermann, 2005) ؛ با اين حال، مصرف بیش از حد

هوا اثر نامطلو  شامل داهش دیفیت غدهتواند دو می ازت
(Long et al., 2004)  و شسووته شوودن نیتوورات در

همراه های ت مین آ  و انتشار ادسید نیتروژن را بوهسیستم
؛ بنووابراين، (Zebarth & Rosen, 2007)داشووته باشوود 
زمینی شوامل افوزايش مدت در تولید سوی اهداف اولانی

های ین توسوعه سیسوتمدارايی استفاده از نیتروژن و همچن
هووای سووازی مکملمووديريت پايوودار نیتووروژن بوورای بهینه

نیتروژن است تا مقدار مورد نیاز بورای حفور رشود گیواه و 
 ;Birch et al., 2012)دستیابی به  ملکرد تامین گوردد 

Westermann, 2005) . 
تجزيووه و تحلیوول مولکووولی و بررسووی رونوود تغییوورات 

زمینی های مختل  ارقام سی افتها و بپروفايل بیانی اندام
هوای غیرزيسوتی مختلو  از جملوه تونش در شرايط تنش

دمبووود ازت منجوور بووه شناسووايی برخووی از  واموول و 
های مختلو  ژنتیکوی دخیول در پاسوخ بوه ايون مکانیسم

. (Gong et al., 2015)شوورايط نووامطلو  شووده اسووت 
در  1چندين مکان ژنی دنترل دننوده صوفات دموی تادنون،
لات مختل  زرا وی در ارتبواب بوا دوارايی مصورف محصو

 & Hawkesford)نیتووروژن گووزارش شووده اسووت 

Griffiths, 2019) .ها در رويکردهوای ژنومیوک پیشرفت
دننوده و  ملکردی، منجر به شناسوايی چنودين ژن تنظیم

در گیاهوان زرا وی  Nدننده دارايی مصرف های دنترلژن
يون حوال، هنووز . بوا ا(Curci et al., 2017)شده اسوت 

                                                                            
1. Quantitative trait loci 

های مولکولی چگونگی جذ  نیتروژن در گیاهان مکانیسم
 . (Simons et al., 2014)مشخص نیستند 

هوای دهند دوه مولکولنتايج برخی مطالعات نشان می
RNA دننوده تنظیم مهمترين  ناصر از 2اويل غیردددننده
 از فرآيندهای وسیعی تنظیم ای  در ها هستند دهژن بیان

تنظویم پوردازش  رونويسوی، ملوه مکانیسومج از زيسوتی
mRNAو غیرزيسوتی، زيسوتی هایتنش انواع با ، مقابله 

ژنتیوک دخالوت اپی تغییورات همچنین و گلدهی، نر قیمی
 در ایو  دننودهتنظیم هوایمولکول از گوروه ايون دارند.

حیوانوات  و گیاهوان جملوه از موجوودات زنوده از وسویعی
. مطالعوات نشوان (Jha et al., 2020)انود شوده شناسايی

اويل غیردددننوده  RNAهای دهند ده اول مولکولمی
 ,.Waseem et al)رسود نودلئوتیود موی 200به بیش از 

ايون امکوان را  3يابی نسل جديودهای توالی. فناوری(2020
 RNAهوای های مهمی از مولکولاند تا گروهفراهم آورده

 در موجووودات مختلوو  از جملووه اويوول غیردددننووده

گیاهی شناسايی شوند. بوا ايون حوال،  مختل  هایخانواده
اويوول غیردددننووده دووه در  RNAهووای تعووداد مولکول

، Brassica rapaهای مختلوو  گیوواهی از جملووه گونووه
Arabidopsis thalina ،Solanum tuberosum ،

mays Zea،Setaria italica ،Populus trichocarpa 

 ،Oryza sativa و Solanum lycopersicum  شناسايی
. (Sanchita Trivedi et al., 2020)شده متفواوت اسوت 
  ناصور از گوروه ايون  ملکورد تفسیر و هر چند شناسايی

 اسواس بور حال اين با دارد،  قرار خود آغاز راه در تنظیمی

 تووانمی را های غیردددنندهتوالیگروه از  اين ژنی،مکان

بندی دسوته سون آنتی ژنوی، اينترونوی وگروه بین سه در
. بر اسواس مطالعوات مشوخص (Ma et al., 2013)نمود 

اويل غیردددننده دوه  RNAهای شده است ده مولکول
گیرند دارای بیان خاص بوافتی از نواحی بین ژنی منش  می

آدنیلوه باشند ده از نظر ساختاری پلیبا پیرايش ضعی  می
ت هستند و  ملکرد تنظیمی تران  دارند. با توجه به اهمیو

 نوان يک ماده مغذی ضوروری بورای رشود و نیتروژن به 
در  ATPنمو گیاهان و نقش آن در سنتز اسیدهای آمینوه، 

                                                                            
2. Lon non-coding RNA (LncRNA) 

3. Next generation sequencing: NGS 
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گیاهان مکانیسم مولکولی سنتز و  ملکرد آن در برخوی از 
گیاهووان مووورد توجووه محققووین قوورار گرفتووه اسووت 

(Hawkesford & Griffiths, 2019) توادنون چنودين .
پاسخ بوه  یردددننده درگیر دراويل غ RNAهای مولکول

دمبود نیتوروژن در گیاهوان مختلو  ماننود بورنج، ذرت و 
 Chen et al., 2016; Lv et)انود صنوبر شناسايی شوده

al., 2016; Shin et al., 2018) بورای نمونوه، شوین و .
در برنج مکانیسم  ملکرد  (Shin et al., 2018)همکاران 
 cis-NATAMTاويل غیردددننده  RNAهای مولکول

را بررسی و نشان دادند دوه  cis-NATAMT 1.2و  1.1
اويوووول  RNA مولکووووولو  AMT1دنش ژن بوووورهم

موورثر  Nدر هموسووتازی  متنووارر بووا آن در غیردددننووده
. مطالعوووه بووور روی (Shin et al., 2018) باشووودمی

غیردددننوووده در ژنووووم  اويووول RNA هوووایمولکول
دمبوود موواد  آرابیدوپسی  نیز تحت انواع مختل  شورايط

 نوان يوک را بوه 13acting siRNA-transمغذی نقوش 
مهوم برجسوته دورده  اويل غیردددننوده RNA مولکول
 دوهاين بوه توجوه . بوا(Fukuda et al, 2019)اسوت 

ها و  وامل ژن بیان در به تغییر منجر غیرزيستی هایتنش
 نمووی مختلو  هوایدوره و هوابافت در متعددی تنظیمی

تحلیول مجمووع  بوا دوه رودموی انتظار رو،اين از شوند؛می
هووا و  واموول تنظیمووی از جملووه ها، بتوووان ژنرونوشووت
پاسخ بوه  اويل غیردددننده درگیر در RNAهای مولکول
نمووود؛  هووا از جملووه توونش دمبووود ازت را شناسووايیتنش

بررسوی بیوان  و شناسايی پژوهش حاضر از بنابراين، هدف
ننده پاسخگو بوه تونش اويل غیرددد RNAهای مولکول

هوا در در هوای هودف آندمبود نیتوروژن و شناسوايی ژن
 باشد.زمینی میزايی سی جريان غده

 

 مواد و روش ها

  LncRNAsشناسایی 

يوابی توالی هوای حاصول ازداده دتابخانوه در گام نخسوت،
 تیمار دمبود ازت و شاهد از تحت زمینیترنسکريپتوم سی 

. (Gálvez et al., 2016)شدند  لوددان  NCBIداده پايگاه

                                                                            
1. TAS3 

برداری به فاصله های خام دريافت شده شامل دو نمونهداده
های نمونه( بود. در ابتدا داده 48زايی )روز از اوايل غده 15

سنجی و سوپ  بوا دیفیت  FastQCخام با استفاده از ابزار
 Trimmomatic v0.30 (Bolger et افزاراستفاده از نرم

al., 2014 )هوای هوای بوا دیفیوت پوايین و توالیخوانش
. پو  از (Bolger et al., 2014)آداپتوور حوذف شودند 

هووای تمیووز شووده از هووای خووام، خوانشپووردازش داده
زمینی بوا اسوتفاده از ابوزار هردتابخانه با ژنوم مرجع سوی 

HISAT2 های يابی شدند. برای اسوتخرا  رونوشوتنقشه
 StringTie v2.0.6 (Perteaمستندسازی نشده، از ابوزار 

et al., 2015)  استفاده شد، سپ  ازmerge StringTie 
ای منحصر به گذاری و ايجاد مجمو هبرای تردی ، سرهم

ها بندی رونوشوتها استفاده شد. برای ابقهفرد از رونوشت
فايول  بوا StringTieهای مختل ، فايل خروجوی در گروه

افوزار فاده از نرمبوا اسوت (GTF)مستندسازی ژنووم مرجوع 
gffcompare افوووزار مقايسوووه شووود. در نهايوووت، از نرم

(Quinlan & Hall, 2010) BEDTools v2.29.2 
زمینی اسوتفاده ها از ژنوم مرجع سوی برای استخرا  توالی

 شد.
بوووالقوه، ابتووودا  هوووایlncRNAبووورای شناسوووايی 

های مستندسازی نشده با در نظر گرفتن حدآستانه رونوشت
و اول توالی دمتور از  1دمتر از  2ونوشت در میلیونتعداد ر
 FEELncنودلئوتید، حذف شدند. در گام بعد، از ابزار  200

v2.0 (Wucher et al., 2017) بوا دواربرد مودل m 

“shuffle”   بوورای اسووتنتاlncRNAبووالقوه از  هووای
های مستندسازی نشده استفاده شد. در گام سووم، رونوشت

بینووی شووده بووا پیش هووایlncRNAپتانسوویل ددگووذاری 
افزار محاسبه دننده پتانسیل ددگذاری موورد استفاده از نرم

از  . در گام بعود(Kang et al., 2017)ارزيابی قرار گرفت 
بوورای  Barrnap v0.9و  tRNAscan-SE v2.0ابووزار 

 & Lowe)ها استفاده شد rRNAو  هاtRNAفیلتر دردن 

Chan, 2016)های شووترونو . در گووام پوونجم، توووالی
بینوی مانده برای افزايش اختصاصی بودن و دقت پیشباقی
مورد ارزيابی قرار  CREMAبندی با استفاده از ابزار و رتبه

                                                                            
2. Counts per million: CPM 
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. جستجو با استفاده (Simopoulos et al., 2018)گرفتند 
 UniProtهای داده پروتئینی  لیه پايگاه BLASTاز ابزار 

 ،Pfam  وRfam زار انجام شد. در نهايت از ابPlancPro 
(Negri et al., 2019)  بوورای بررسووی و ارزيووابی

اويول غیردددننوده شناسوايی شوده  RNAهای مولکول
هووای شوودگی توالیاسووتفاده شوود. بوورای ارزيووابی حفارت

هوای شناسايی شده و معتبرتر دردن اين مجمو ه، مولکول
RNA شناسايی شده در اين مطالعه بوا  اويل غیردددننده

هووای گیوواهی موجووود در پايگوواه lncRNAمجمو ووه 
GreeNC (Paytuví Gallart et al., 2016) ،

CANTATAdb v2.0 (Szcześniak et al., 2019،) 
LncRNAdb v2.0 (Quek et al., 2015)  و

PLncDB v2.0 (Jin et al., 2021) بتست شدند . 
 

 و تجزییی  و عملکییی   بینیییم تندناسییا  پیش

 ها  هافسا   ژن غنی تحلیل

 در واقع هایژن  ملکردی مطالعه، دار مستندسازی ينا در
Kbp 100 هوای مولکول دسوت پوايین و بالادستRNA 

 هودف هایژن  نوانبه اويل غیردددننده شناسايی شده،
 از شووندسوی  تنظویم موی با فعالیت  ناصر ده ایبالقوه
 و 1ژن شناسویسوازی هستیغنی تجزيوه و تحلیول اريوق

String Analysis اسوتفاده ازبوا  2مسویرهای متبوولیکی

در پايگوواه  .(et al., 2023Szklarczyk )انجووام شوود 
https://spuddb.uga.edu  از نظووووور  ملکوووووردی و

بیولوژيکی مورد مطالعه و بررسی قرار گرفتنود.  وتوه بور 
شوبکه  Cytoscape v3.10افوزار ايون بوا اسوتفاده از نرم

ه از افزونوه پروتئین ترسیم و با استفاد-دنش پروتئینبرهم
cyto-hubba های ها  مشخص شدند.  توه بر اين ژن

هوای هودف توران  بورهمکنش بوین برای شناسوايی ژن
و  3اويل غیردددننده با بیوان افتراقوی RNAهای مولکول
 LncTaبوا اسوتفاده از ابوزار  4های دارای بیان افتراقویژن

هوای . برای اين منظور، ژن(Li et al., 2015)بررسی شد 

                                                                            
1. Gene ontology: GO 

2. Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes: KEGG 

3. Differential expression long non-coding RNA: DE-lncRNA 

4. Differential expression gene: DEG 

اويووول  RNAهوووای رای بیوووان افتراقوووی و مولکولدا
 نوان ورودی غیردددننده ده بیان افتراقی نشان دادند بوه

معرفووی شوودند و بووا اسووتفاده از پارامترهووای  LncTarبووه 
 های هدف تران  شناسايی شدند.فرض ژنپیش

 

  بیان افدیاقی با LncRNAs و هاژن شناسایی

 هووای هوودف وتحلیوول بیووان افتراقووی ژن و تجزيووه بوورای
 DESeq2 (Love etافوزار نرم هوا ازlncRNA همچنین

al., 2014) در نظر گفتن حدود آسوتانه با FDR <0.05 ،
2≥ (FC)|  2log| 1 و ≥CPM  .استفاده شد 

 

 تیمار اعمال و کشت

 8های در گلدان 1401اسفند  19ای در آزمايش گلخانه
گرم شن برای زهکشوی و  700لیتری انجام شد. مقدار 

ن دیلوگرم خاک در هر گلدان ريخته شد. نتیجه آزمو 6
، درصود  =6/7pHخاک دشت گلودانی نشوان داد دوه 

، بافوت 59/1، وزن مخصوص رواهری 09/1دربن آلی 
 11/ 65، فسووفر 112/0خوواک رسووی، درصوود نیتووروژن 

ام بووود. پوویپی 403گوورم بوور دیلوووگرم و پتاسوویم میلی
 و 0یتوروژن )تیمارهای مورد نظر شامل دو میزان دود ن

متً گرم نیتروژن در گلدان( بود ده در قال  ارح دا3/0
ت در هنگام داش Nتصادفی با سه تکرار انجام شد. دود 

مل خاک ( با حجم دا0-0-46 نوان نیترات آمونیوم )به
 3/0ها مقدار گلدان مخلوب شد. همچنین در تمام گلدان

پنجواه و پونج  O2Kچهل و شوش درصود و 5O2Pگرم 
صورت مخلوب با خاک گلدان در هنگام داشت بهدرصد 

گرموی  50زمینی استفاده شد. سوپ  يوک  ودد سوی 
در  بذری واريته شپودی در هر گلدان داشته شد. گیاهان

گراد، دوره درجه سانتی 25گلدان تحت شرايط گلخانه )
سوووا ت روز/تووواريکی( رشووود دردنووود.  8/16نووووری 
ر انجام شد. در هزايی مرحله غده برداری در اوايلنمونه
بسط برداری، برگچه آپیکال آخرين برگ دامتً مننمونه

لدان گشده )معمولاً چهارمین برگ از بالای گیاه( در هر 
توا  نمونه برداری شد و بتفاصله در ازت مايع منجمد و

گراد درجوه سوانتی -80در دمای  RNAزمان استخرا  
 (.1)شکل  نگهداری شد
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هییا  LncRNA بیرسییی تییییییاا بیییان  نیی ی

 qRT-PCRبا اسدفا ه ا   شناسایی شاه

بووه منظووور بررسووی و ت يیوود رونوود تغییوورات بیووان 
lncRNA های شناسوايی شوده، سوطح بیوان برخوی از
اويل غیردددننده از اريق وادنش  RNAهای مولکول

qRT-PCR  در نمونه دنترل و تحت تنش دمبوود ازت
دیت دل با استفاده از  RNAسنجش شد. بدين منظور، 

نامه ابوق شویوه RNA DENAzistاستخرا  سوتونی 
شردت سازنده استخرا  شود. پو  از بررسوی و ت يیود 

استخراجی از اريق نوانودرا  و  RNAدیفیت و دمیت 
مقوادير برابور از  با اسوتفاده از cDNAالکتروفورز، -ژل

 Sinnaclon Reverseها، بوا اسوتفاده از دیوت نمونه

(First Strand cDNA Synthesis Kit)  شووردت
نامه شردت سازنده سونتز شود. در ابق شیوه سینادلون

سونتز  cDNAبا استفاده از  qRT-PCRنهايت وادنش 
( و 1 نوان الگو، آغازگرهای اختصاصی )جدول شده به 

 Sina SYBR Blue Noمسوترمیک  سوايبرگرين )

ROX شردت سوینادلون در سوه تکورار زيسوتی و دو )
 Q gene Real-time دستگاه  تکرار فنی با استفاده از

PCR میکرولیتر انجام شد. در ايون  20ر حجم نهايی د
سووازی جهووت نرمال elf1-αدار وادوونش از ژن خانووه

 استفاده شد. CtΔΔ-2های بیانی با استفاده از روش داده

 

 
 مگر 3/0 با شده تیمار: راست سمت گلدان و نیتروژن دمبود: چپ سمت گلدان زمینی.سی  رشد بر نیتروژن دمبود ت ثیر .1شکل 

 آمونیوم نیترات
Figure 1. Effect of nitrogen deficiency on potato growth. Left pot: nitrogen deficiency and right pot: treated 

with 0.3 grams of ammonium nitrate 

 

 qRT-PCR وادنش برای استفاده مورد آغازگرهای هایويژگی. 1 جدول
Table 1. Characteristics of primers used for qRT-PCR reaction 

Sequence name Primer sequence (5ˊ-3ˊ) Annealing temperature (ºC) Amplicon length (bp) 

StlncRNA-161_F TCTATCTCCATCACTTGTTGTATG 60 
147 

StlncRNA-161-_R CAATAACGCAAGCAATTAGGTAC 59 

StlncRNA-162_F TGCAGAATTGCAAATTAGAGATCAG 61 
152 

StlncRNA-162_R TCTTCTATGAGTTGGTTCAGGTATT 61 

StlncRNA-63_F ATCTTTCCATCCATACTAACCATC 60 
169 

StlncRNA-63_R 5'ATCCAACAGCCACCTTCTC3' 57 

StlncRNA-75_F AGAGAAATACACGCACTAAGAGAC 62 
161 

StlncRNA-75_R CATCTACAAACACGGCTACAATC 61 

elf1-α _F ATTGGAAACGGATATGCTCCA 57 
160 

elf1-α_R TCCTTACCTGAACGCCTGTCA 61 
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 نتایج
 ر پیوفایییل بیییا ی  lncRNAهییا  شناسیایی تاایی

  تینیسیب

هوای حاصول از در مجموع، پ  از تجزيوه و تحلیول داده
رونوشوت  1036زمینی تعوداد سوی  RNA seqيابی توالی
 211ز ايوون تعووداد، شناسووايی شوود. ا lncRNA نوان بووه

اويل غیردددننوده  RNAهای  نوان مولکولرونوشت به
(. چهووار 2دارای بیووان افتراقووی شناسووايی شوودند )جوودول 

رونوشت  3برداری اول و رونوشت با بیان متفاوت در نمونه

هوای  نوان مولکولبرداری دوم بهبا بیان متفاوت از نمونه
RNA ژنوی ی بیناويل غیردددننوده دارای بیوان افتراقو

، StlncRNA-161رونوشووت  3شناسووايی شوودند دووه 
StlncRNA-162  وStlncRNA-75  در بوین دو مرحلووه

هوا نمونه برداری مشترک بودند. نتايج تجزيه و تحلیل داده
رونوشت تحوت تیموار ازت  3نشان داد ده بیان نسبی اين 

برداری افزايش يافت. ايون در حوالی در هر دو مرحله نمونه
در نمونه بورداری اول  stlncRNA-63یان نسبی بود ده ب

 (.3داهش و در نمونه برداری دوم تغییر نکرد )جدول 

 
 نیتروژن دمبود تنش تحت زمینی سی در شده شناسايی ایهLncRNA دروموزومی موقعیت و نام. 2 جدول

Table 2. Names and chromosomal location of LncRNAs identified in potato under nitrogen deficiency stress 
Putative l name Chromosome position  Contractual name Chromosome position  

StlncRNA-1 chr01:13964104-13965507 StlncRNA-107 chr01:8739041-8740307 

StlncRNA-2 chr01:21526475-21527732 StlncRNA-108 chr01:9460818-9461380 
StlncRNA-3 chr01:21529207-21529784 StlncRNA-109 chr02:18101953-18103716 

StlncRNA-4 chr01:28166081-28167741 StlncRNA-110 chr02:18871211-18872102 

StlncRNA-5 chr01:31297785-31299166 StlncRNA-111 chr02:20097382-20100259 
StlncRNA-6 chr01:33643651-33646864 StlncRNA-112 chr02:22969938-22971875 

StlncRNA-7 chr01:3570218-3572360 StlncRNA-113 chr02:26915902-26917304 

StlncRNA-8 chr01:47521639-47523742 StlncRNA-114 chr02:30674462-30677192 
StlncRNA-9 chr01:5358910-5359451 StlncRNA-115 chr02:32005455-32006057 

StlncRNA-10 chr01:53751745-53752326 StlncRNA-116 chr02:33801300-33801528 

StlncRNA-11 chr01:53752893-53753533 StlncRNA-117 chr02:38967466-38971167 
StlncRNA-12 chr01:53755049-53755418 StlncRNA-118 chr02:40315273-40316759 

StlncRNA-13 chr01:53755958-53760263 StlncRNA-119 chr02:43564117-43567893 

StlncRNA-14 chr01:55307727-55310110 StlncRNA-120 chr02:44806346-44807191 
StlncRNA-15 chr01:58532012-58534171 StlncRNA-121 chr02:7842505-7843670 

StlncRNA-16 chr01:62396333-62398604 StlncRNA-122 chr02:8710395-8711023 

StlncRNA-17 chr01:63911906-63912970 StlncRNA-123 chr03:18700345-18703311 
StlncRNA-18 chr01:63918281-63919077 StlncRNA-124 chr03:25511542-25512020 

StlncRNA-19 chr01:64740091-64742193 StlncRNA-125 chr03:25900482-25901285 

StlncRNA-20 chr01:67182608-67183722 StlncRNA-126 chr03:32560521-32562636 
StlncRNA-21 chr01:68671900-68673843 StlncRNA-127 chr03:32566699-32569085 

StlncRNA-22 chr01:69080239-69082111 StlncRNA-128 chr03:34762900-34764275 
StlncRNA-23 chr01:7299440-7301832 StlncRNA-129 chr03:38429897-38431958 

StlncRNA-24 chr01:86079170-86080540 StlncRNA-130 chr03:40882970-40884362 

StlncRNA-25 chr03:43727240-43729380 StlncRNA-131 chr03:41312872-41313468 
StlncRNA-26 chr03:51020807-51022072 StlncRNA-132 chr05:525800-528977 

StlncRNA-27 chr03:59724948-59727739 StlncRNA-133 chr05:8546915-8548721 

StlncRNA-28 chr03:60035981-60037739 StlncRNA-134 chr05:8824775-8825047 

StlncRNA-29 chr04:1715669-1717289 StlncRNA-135 chr06:17204994-17205315 

StlncRNA-30 chr04:1733518-1735026 StlncRNA-136 chr06:22318413-22319692 

StlncRNA-31 chr04:18208376-18208861 StlncRNA-137 chr06:23181005-23182484 
StlncRNA-32 chr04:20747321-20749150 StlncRNA-138 chr06:23183372-23183833 

StlncRNA-33 chr04:22388940-22392095 StlncRNA-139 chr06:3090836-3092214 

StlncRNA-34 chr04:29127288-29129514 StlncRNA-140 chr06:39437920-39439403 
StlncRNA-35 chr04:38316029-38316493 StlncRNA-141 chr06:43007658-43009141 

StlncRNA-36 chr04:46125856-46127432 StlncRNA-142 chr06:46519267-46520734 

StlncRNA-37 chr04:51640111-51640680 StlncRNA-143 chr06:48412873-48413235 
StlncRNA-38 chr04:5340445-5343265 StlncRNA-144 chr06:49779585-49781818 

StlncRNA-39 chr04:5436490-5436984 StlncRNA-145 chr06:55989928-55992728 

StlncRNA-40 chr04:58307895-58310072 StlncRNA-146 chr06:58439197-58439562 
StlncRNA-41 chr04:597630-601541 StlncRNA-147 chr06:8004796-8005678 

StlncRNA-42 chr04:59939297-59941596 StlncRNA-148 chr07:15616831-15618483 

StlncRNA-43 chr04:606282-606730 StlncRNA-149 chr07:18960877-18964687 
StlncRNA-44 chr04:65867011-65868126 StlncRNA-150 chr07:21089784-21093308 

StlncRNA-45 chr04:65875795-65876606 StlncRNA-151 chr07:31094448-31099259 

StlncRNA-46 chr04:9328117-9329863 StlncRNA-152 chr07:31431329-31435104 
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 ننیتروژ دمبود تنش تحت مینیزسی  در شده شناسايی ایهLncRNA دروموزومی موقعیت و نام. 2 جدولادامه 

Continued table 2. Names and chromosomal location of LncRNAs identified in potato under nitrogen 

deficiency stress 
Putative l name Chromosome position  Contractual name Chromosome position  

StlncRNA-47 chr04:9443270-9443605 StlncRNA-153 chr07:33464371-33464950 

StlncRNA-48 chr05:40640284-40642343 StlncRNA-154 chr07:35229006-35230701 

StlncRNA-49 chr05:47627768-47629887 StlncRNA-155 chr07:35233805-35234214 

StlncRNA-50 chr09:11471221-11473097 StlncRNA-156 chr07:35473390-35473742 

StlncRNA-51 chr09:14904636-14906659 StlncRNA-157 chr07:3667705-3668106 

StlncRNA-52 chr09:18590690-18590915 StlncRNA-158 chr07:3668726-3669574 

StlncRNA-53 chr09:24989203-24993001 StlncRNA-159 chr07:43200038-43206413 

StlncRNA-54 chr09:25082311-25083427 StlncRNA-160 chr07:44427965-44428860 

StlncRNA-55 chr09:35689139-35689498 StlncRNA-161 chr07:48191773-48192231 

StlncRNA-56 chr09:38933484-38934678 StlncRNA-162 chr07:48192552-48193268 

StlncRNA-57 chr09:40195971-40199700 StlncRNA-163 chr07:5158368-5160315 

StlncRNA-58 chr09:40903708-40904315 StlncRNA-164 chr07:7309460-7309761 

StlncRNA-59 chr09:4372957-4373713 StlncRNA-165 chr07:8767606-8770053 

StlncRNA-60 chr09:45568098-45569418 StlncRNA-166 chr08:31727651-31731251 

StlncRNA-61 chr09:52994949-52997094 StlncRNA-167 chr08:32024536-32028707 

StlncRNA-62 chr09:56426509-56427939 StlncRNA-168 chr08:32030687-32030940 

StlncRNA-63 chr09:58631381-58632701 StlncRNA-169 chr08:32626040-32627389 

StlncRNA-64 chr09:63758136-63759902 StlncRNA-170 chr08:33460989-33463874 

StlncRNA-65 chr09:7741610-7742294 StlncRNA-171 chr08:33497510-33497969 

StlncRNA-66 chr09:9865021-9867573 StlncRNA-172 chr08:46194421-46196996 

StlncRNA-67 chr10:25255783-25257221 StlncRNA-173 chr08:47953634-47956275 

StlncRNA-68 chr10:2856208-2858759 StlncRNA-174 chr08:59188180-59189737 

StlncRNA-69 chr10:3356200-3357967 StlncRNA-175 chr08:6215718-6217682 

StlncRNA-70 chr10:38064936-38066354 StlncRNA-176 chr08:6736456-6737120 

StlncRNA-71 chr10:39029637-39031385 StlncRNA-177 chr08:6742754-6745540 

StlncRNA-72 chr10:39710699-39713542 StlncRNA-178 chr08:6757529-6758260 

StlncRNA-73 chr10:41570148-41572059 StlncRNA-179 chr08:6758838-6759192 

StlncRNA-74 chr10:42603962-42605703 StlncRNA-180 chr09:11047553-11048337 

StlncRNA-75 chr10:43339868-43340625 StlncRNA-181 chr09:1139297-1140265 

StlncRNA-76 chr10:44107459-44110265 StlncRNA-182 chr12:26077197-26080957 

StlncRNA-77 chr10:45895315-45897777 StlncRNA-183 chr12:3011161-3011651 

StlncRNA-78 chr10:49419803-49420130 StlncRNA-184 chr12:37518131-37520198 

StlncRNA-79 chr10:50689839-50690914 StlncRNA-185 chr12:3975685-3978083 

StlncRNA-80 chr10:50696484-50697019 StlncRNA-186 chr12:39906490-39907743 

StlncRNA-81 chr10:52409789-52411593 StlncRNA-187 chr12:51210904-51212354 

StlncRNA-82 chr10:52927694-52929208 StlncRNA-188 chr12:52011304-52011850 

StlncRNA-83 chr10:59498505-59500016 StlncRNA-189 chr12:54058803-54061580 

StlncRNA-84 chr10:5956402-5959050 StlncRNA-190 chr12:57383390-57385962 

StlncRNA-85 chr10:7665652-7667355 StlncRNA-191 chr12:58579911-58581307 

StlncRNA-86 chr11:15027306-15029335 StlncRNA-192 chr12:58583204-58583819 

StlncRNA-87 chr11:18914259-18916463 StlncRNA-193 chr12:6096949-6101002 

StlncRNA-88 chr11:21749461-21751129 StlncRNA-194 chr12:9511877-9514063 

StlncRNA-89 chr11:28764242-28764938 StlncRNA-195 chr01:2265164-2267013 

StlncRNA-90 chr11:33635647-33641461 StlncRNA-196 chr01:28590893-28591495 

StlncRNA-91 chr11:35782768-35783347 StlncRNA-197 chr01:37487326-37490236 

StlncRNA-92 chr11:38795650-38796150 StlncRNA-198 chr01:76969151-76972730 

StlncRNA-93 chr11:41752200-41753075 StlncRNA-199 chr04:16859631-16860381 

StlncRNA-94 chr11:46464639-46469217 StlncRNA-200 chr04:47746824-47747304 

StlncRNA-95 chr11:46474113-46476801 StlncRNA-201 chr04:7731586-7732128 

StlncRNA-96 chr11:8694111-8695917 StlncRNA-202 chr05:2910245-2912011 

StlncRNA-97 chr11:924189-925642 StlncRNA-203 chr06:49063329-49066002 

StlncRNA-98 chr12:15623126-15624983 StlncRNA-204 chr07:17615864-17616536 

StlncRNA-99 chr12:16316837-16319806 StlncRNA-205 chr07:25657895-25658245 

StlncRNA-100 chr09:1268028-1268817 StlncRNA-206 chr07:27564929-27565557 

StlncRNA-101 chr09:61123545-61125295 StlncRNA-207 chr07:46817620-46819511 

StlncRNA-102 chr10:56210491-56210988 StlncRNA-208 chr07:54860143-54860557 

StlncRNA-103 chr11:37600035-37601983 StlncRNA-209 chr07:9561849-9562274 

StlncRNA-104 chr11:46531263-46531660 StlncRNA-210 chr08:6208797-6209187 

StlncRNA-105 chr12:11354258-11354722 StlncRNA-211 chr08:7315153-7317735 

StlncRNA-106 chr12:9404039-9405109     
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 LncRNAsها  هاف ش ک  پیوتئین

هوودف  هووایدنشووی پووروتئینبوورای بررسووی شووبکه برهم
از  یاويل غیردددننوده بوا بیوان افتراقو RNAهای مولکول

نشووان داد دووه  نتووايج اسووتفاده شوود. Stringsپايگوواه داده 
 ، يوکDE-lncRNsيین دسوت های بالادسوت و پواپروتئین
 .(2 شوکل) دهندمی تشکیل را پیچیده رونويسی تنظیمی شبکه

 43ین پروتئین هدف شناسايی شد ده از آن ب 93در دل تعداد 
ز (. پو  ا2پروتئین در تشکیل شبکه دخالت داشوتند )شوکل 

های تکمیلی، پنج پوروتئین هوا  شناسوايی شود دوه بررسی
 Spud DBبراسوواس اات ووات موجووود در پايگوواه داده 

زهوا از خوانواده ايزومرا m1a3m9و  M0ZX92های پروتئین
 اولیوه حلوهمر دردن داتالیز برای ده هستند هاآنزيم از ای)دسته
 هواسلول میتودندری در β چر  اسید ادسیداسیون چرخه هر در

 M1C4K1پوروتئین  .دنند( در اين بین قورار داشوتندمی  مل
ن نیکووتین آمیودآدنی (NAD)يک پروتئین حاوی دمین اتصال 

نودلئوتیود ین دیآدنونیکووتین آمیود  (NADP)نودلئوتید و دی
 يوک پوروتئین M1DZ78فسفات اسوت. همچنوین پوروتئین 

  .نقش دارد سلولی انتقال فرآيند در ده است ريبوزومی
 

تندناسییا   عملکییی   و شناسییایی تنییییها  

 ها  هافتداباییکی پیوتئین

های هودف نشوان سازی ژننتايج تجزيه و تحلیل غنی

های ه فراينودهای هدف در در سه حووزداد ده پروتئین
و همچنین  3و جايگاه سلولی 2،  ملکرد مولکولی1زيستی

(. 3مسوویرهای متووابولیکی دخالووت داشووتند )شووکل 
آمده اسوت در حووزه جايگواه  3شکل اور ده در همان

پروتئین هودف دارای  85با  "سلولی آناتومیک"سلولی، 

فرآينوودهای "بیشووترين فراوانووی بووود، بووه دنبووال آن، 

های بیوسنتز متابولیت"پروتئین،  15با  "اسیدهای چر 

تخري  و متابولیسم اسویدهای "پروتئین،  10با  "ثانويه

پوروتئین در مرتبوه بعودی قورار  3، هر يوک بوا "چر 
 داشتند. 

 

 شاه شناسایی ها LncRNAبیان  اعد ارسنجی

سونجی به منظور بررسی تغییرات بیان و همچنین ا تبار
اويوول غیردددننووده  RNAهووای مولکول بیووان توووالی

اويوول  RNA شناسووايی شووده، چهووار توووالی مولکووول
منتخ  در اين مطالعه با استفاده از وادنش  غیردددننده
qRT-PCR  مورد ارزيابی قرار گرفتنود. نتوايج مقايسوه

 و RNA-Seqبیان نسبی اين چهار توالی در دو حالوت 
qRT-PCR های شناسايی شده ده بیان توالی داد نشان
، همبستگی م بوت qRT-PCRو  RNA-seqدر روش 
( بووین دو حالووت >r=   ،01/0 P/95داری )و معنووی

 (.4سنجش وجود داشت )شکل 

 

 
 زمینیسی  ترنسکريپتوم در شدهشناسايی غیردددننده اويل هایRNA توسط شدهتنظیم هدف هایژن برهمکنش شبکه. 2 شکل

 نیتروژن دمبود تنش تحت
Figure 2. Interaction network of target genes regulated by long non-coding RNAs identified in potato 

transcriptome under nitrogen deficiency stress 
 
1. Biological process: BP 
2. Molecular function: MF 
3. Cellular component: CC 
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 نیتروژن دمبود تنش تیمار تحت زمینیسی  ترنسکريپتوم در شدهشناسايی DE-lncRNA هدف هایژن  ملکردی آنالیز .3 شکل

Figure 3. Functional analysis of target genes of DE-lncRNA identified in potato transcriptome under 

nitrogen deficiency stress treatment 

 

 
 qRT-PCR از استفاده با RNA-seq روش با نیتروژن دمبود شتن در دخیل منتخ  هایlncRNA بیان هایداده ا تبارسنجی. 4 شکل

 .هستند عیارم انحراف مقادير دهندهنشان هامیله. است شده ارائه زيستی تکرار سه برای نسبی بیان مقادير
Figure 4. Validation of expression data of selected lncRNAs involved in nitrogen deficiency stress by RNA-

seq method using qRT-PCR. Relative expression values for three biological replicates are presented. The bars 

represent the standard deviation values 

 

هیییا  هیییاف و ژن DE-lncRNA کنشبییییه 

 LncTarبا اسدفا ه ا  شاه شناسایی

های رونوشوت توانند مستقیماً بامی lncRNAهای مولکول
mRNA مکمل خود با جفوت شودن بازهوا تعامول دننود 

(Hirose et al., 2014)هوای . برای بررسی اينکه آيوا ژن
هوای LncRNAتوسوط ( DEGs)هدفی با بیان افتراقوی 

شوند يا خیر؟ در مطالعه صورت تران  تنظیم میمربواه به
 lncTarحاضر با اسوتفاده از الگووريتم موجوود در پايگواه 

(http://www.cuilab.cn/ lnctar)  های مولکول 4تعداد
RNA شناسوايی  اويل غیردددننده دارای بیوان افتراقوی
های تکمیلوی نشوان داد دوه دو (. بررسوی5. )جدول شدند

LncRNA (StlncRNA-161  وStlncRNA-162 و )
ها در اثر تیمار ازت افوزايش سه پروتئین هدف احتمالی آن

-StlncRNAديگور ) LncRNAدهنود و می بیان نشوان

( در اثر تیمار ازت، بیان دمی داشت و پوروتئین هودف 63
 احتمالی آن افزايش بیان نشان داد.
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 LncTar از استفاده با هاDEG و DE-lncRNA بین برهمکنش ارزيابی. 5 جدول
Table 5. Evaluation of interaction between DE-lncRNA and DEGs using LncTar 

Activity Target protein Sequence name 
Involved in phosphate deficiency, phosphate transport and homeostasis Solt.DM.07G008820.1 StlncRNA-162 
Involved in the ubiquitination of proteins involved in the cell cycle Soltu.DM.10G017580.1 StlncRNA-161 
responsible for the isomerization of 4,2',4',6'-tetrahydroxychalcone (also 

called chalcone) Soltu.DM.08G011960.1 StlncRNA-161 

Involved in the binding of the phosphate group to other amino acids such 

as serine and threonine, the phosphorylation of proteins for signal 

transduction in the cell cycle. 

Soltu.DM.01G051440.1 StlncRNA-63 

 

 بحث

زمینی موضووع ت ثیر نیتوروژن بور رشود و  ملکورد سوی 
مطالعات متعددی بوده است. برای م ال، مطالعاتی بر روی 

 Zebarth et)صورت گرفته است  Nاثرات فنوتیپی دمبود 

al., 2002; Zebarth et al., 2004)خوی . همچنوین بر
را بور بیوان زيور مجمو وه دووچکی از  Nمطالعات، اثرات 

 ,.Li et al., 2010; Luo et al)انود هوا نشوان دادهژن

2011; Zebarth et al., 2011 با ايون حوال، فنواوری .)
RNA-seq  روش جديدی را برای مقايسه دول رونوشوت
دهد. آزمايش گالوز ارائه می Nزمینی تحت تیمار گیاه سی 

هووايی اسووت دووه از يکووی از اولووین آزمايشو همکوواران 
بورای يوافتن  ناصور  RNAيابی های حاصل از توالیداده

هوا های هدف بوا بیوان متفواوت آنتنظیمی ژنتیکی و ژن
استفاده درده است. نتايج اين مطالعه نشوان  Nتحت تیمار 

داد ده افزايش  ملکرد غده، همراه با جذ  بیشتر نیتروژن 
مچنین محتووای دلروفیول بورگ توده خشک و هو زيست
 . (Gálvez et al., 2016)بود 

مطالعووه شوولپ و همکوواران نشووان داد دووه آنووالیز 
بوه حمول و نقول  Nگو بوه هوای پاسوخشناسی ژنهستی

هوا در انتقوال سوولفات، شووند. ايون ژنغشايی مرتبط می
نیترات، اسیدهای آمینه و پپتیدها نقش دارند دوه بوا بیوان 

های متابولیسم اسوید آمینوه و ه در ژنافتراقی مشاهده شد
سولفات مطابقت دارد. همچنین داهش میوزان بیوان يوک 

دننوده انتقال دهنده دواتیونی و افوزايش بیوان يوک تنظیم
دهود دوه حردوت پروتوون حمل و نقل داتیونی نشوان می
دخیول باشود. انتقوال  Nممکن است در پاسخ بوه میوزان 

وتاموات ددربودسویتز تواند بر فعالیت آنوزيم گلداتیون می
دنتورل  calmodulin-+2Caو  pHموثر باشد دوه توسوط 

 T. ژن دددننده پوروتئین (Shelp et al., 1999شود )می

(Sotub05g028860)  زمینی دووه در دوره گلوودهی سووی
زايی نیوز نقوش داشوته دخالت دارد، احتمالاً در دنترل غده

شود ن نمیبیاا مال تیمار ازت باشد. اين ژن در گیاهان با 
دهد ده افزايش ازت دوافی ده اين موضوع خود نشان می

 ,.Navarro et al)توانود بلوور را بوه تو خیر بیانودازد می

زايوی شروع گرهدر  Sotub05g012720. پروتئین (2011
 دخالت دارد ده شوبیه بوه  امول رونويسوی آرابیدوپسوی 

NIN-like (Sotub01g049920) و Nodulin  .اسووووت
يوک  Sotub05g012720سود دوه پوروتئین رنظر مویبه

 & Konishi) گو بوه نیتورات باشود امل رونويسی پاسخ

Yanagisawa, 2013)  اين در حالی اسوت دوه پوروتئین
Sotub01g049920  در تشووکیل گووره در حبوبووات و در

 دند. آمینه در گیاهان غیر لگوم شردت میانتقال اسید
و  lncRNAsشناسوايی  در خصوص مطالعاتی تادنون
 گیواه در هواآن پیچیوده تنظیموی مولکوولی هایمکانیسم

انجام نگرفته است. در اين مطالعه، چهار توالی  زمینیسی 
LncRNA اور متفواوت تحوت تونش شناسايی شد ده به

زمینی بیوان زايی سوی دمبود ازت در مرحلوه اوايول غوده
در  StlncRNA-162 نوان م وال، میوزان بیوان به شدند.
ار ازت نسبت به دنترل افزايش يافت. پوروتئین تیم شرايط

، پروتئینووی بووه شووماره LncRNAهوودف احتمووالی ايوون 
است دوه تحلیول  Soltu.DM.10G017580.1دسترسی 

دوتینووه دووردن  ملکووردی آن نشووان داد دووه در يوبی
های دخیل در چرخه سلولی درگیر است. در مقابل، پروتئین
بوه دنتورل تحت تیمار ازت نسوبت  StlncRNA-63بیان 

داهش يافت. پروتئین هدف احتمالی اين مولکول، پروتئین 
Soltu.DM.01G051440.1  است دوه نقوش فسوفريله

ای ماننود سورين و ترئوونین را دارد. نمودن اسیدهای آمینه
هوا بورای انتقوال پیوام در چرخوه فسفوريتسیون پوروتئین
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ممکون اسوت  lncRNAsدر دول سلولی ضروری اسوت. 
يق تعامتت متقابل سی  و توران  تنظویم ها را از ارژن

هوای دنند. نتايج پوژوهش حاضور نشوان داد دوه مولکول
lncRNA تواننووود مسوووتقیماً بوووا شناسوووايی شوووده می
مکمل خود با جفت شدن فیزيکوی  mRNAهای رونوشت

و هم از اريق  ناصر داربست و توالی راهنموا  تعامل دنند
هوا ن روشوادونش دهنود و از ايو DNAده با پروتئین و 

ها را تحت تیمار ازت تنظیم دنند. تجزيه و تحلیل بیان ژن
نشوان داد  DE-lncRNAهای هودف ژن GOسازی غنی
های  ملکردی مرتبط با پاسخ بوه ها هدف در حوزهده ژن

های پژوهش حاضر ديودگاه فعلوی اند. يافتهتنش غنی شده
های  مومی به  نوان تنظیم دننده lncRNAsرا در مورد 

 دهند.زمینی تحت تنش ازت تغییر میر سی د
 

 کلی گیی  دیج 

 ترنسوکريپتوم RNA-seq هوایداده تحلیول و تجزيوه

 1036 بوه شناسوايی منجور تحت تیمار ازت،  زمینیسی 

LncRNA ها بیوان افتراقوی  دد از آن 211ده تعداد  شد

 نايوو هوودف هووایژن شناسووی. بررسووی هستیداشووتند

LncRNA مربواووه در هوواینژ دووه داد نشووانهووا 

 در چرخوه سولولی و درگیرهای دوئیتیناسیون پروتئینيوبی
 هوايیاسویدهای آمینوه بوهفسفات  هایفرآيند انتقال گروه

نقوش  وتوه بور ايون . نقش دارنودمانند سرين و ترئونین 
بیوسووونتز  ،مسووویرهای متوووابولیکی هوووا دراحتموووالی آن
تخريو  های ثانويه، متابولیسم اسویدهای چور ، متابولیت

تووان نتیجوه بنابراين می نیز مشخص شد؛اسیدهای چر  
 ازت در تیموار بوه پاسوخ در هواlncRNAگرفت ده بیان 

بوا ايفوای نقوش شوود و از ايون مسویر می القا زمینیسی 
هوای ژن بیوان دواهش يوا افوزايشسوب  تنظیموی خوود 
مهوم  گامی تواندمیشوند. نتايج مطالعه حاضر هدفشان می

 در هواآن  ملکرد وها lncRNAنقش  تربه درک جهت در
زمینی در سی  دمبود ازت به متحمل ارقام اصتح و توسعه

 .باشد و شايد ساير گیاهان زرا ی
 

 تعارض منافع
 گونه تعارض منافع توسط نويسندگان وجود ندارد.هیچ
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