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Abstract 

Introduction 

Common bean (Phaseolus vulgaris) is one of the most essential legumes crops worldwide due to 

its high nutritional value and significant contribution to food security. It is a primary source of 

plant-based proteins, as well as essential micronutrients such as iron, zinc, thiamine, and folic 

acid. Despite these advantages, the productivity of common bean is severely affected by 

environmental stressors, especially salinity. Soil salinization, an increasingly prevalent issue 

driven by climate change, poor irrigation practices, and improper drainage, hampers plant growth 

by disrupting water uptake, causing ion toxicity, and inducing oxidative stress. Plants respond to 

salt stress through complex molecular and physiological mechanisms, including hormonal 

signaling, transcriptional regulation, and metabolic reprogramming. In recent years, long non-

coding RNAs (lncRNAs) have emerged as important regulators of gene expression involved in 

diverse biological processes, yet their specific roles under salt stress in Phaseolus vulgaris remain 

largely unexplored. 

 

Materials and Methods 

This study was conducted in 2023 at the Faculty of Agriculture, Lorestan University, with the aim 

of identifying and characterizing lncRNAs involved in salinity stress responses in the roots of 

common bean. For this purpose, the sequenced RNA data from previous studies were used in this 

study, and then, high-quality reads were mapped to the Phaseolus vulgaris reference genome. 

Candidate lncRNAs were identified based on transcript length, coding potential, and filtering out 

known protein-coding RNAs, rRNAs, and tRNAs. Differential expression analysis was 

conducted using DESeq2. Functional annotation of target genes was performed using KEGG and 

GO enrichment analysis, and subcellular localization of lncRNAs was predicted. For validation 

the relative expression levels of selected lncRNAs, real-time PCR was performed. For this, the 

experiment was conducted under controlled greenhouse conditions and seedlings were subjected 
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to 150 mM NaCl salinity. Root samples from control and treatment were collected (72 hours after 

final salt application) and after RNA extraction, finally were used for evaluation of relative gene 

expression of lncRNAs. 

 

Results and Discussion 

In this study, a total of 2,031 high-confidence lncRNA sequences were identified from the root 

tissues of common bean, some of which are reported for the first time in this species. Comparison 

of these sequences with the GreeNC, PLncDB, and CANTATA databases revealed that 620 

lncRNAs showed significant similarity to previously reported data, while the others are likely 

specific to common bean and represent novel discoveries. Bioinformatic analyses indicated that 

these lncRNAs are involved in diverse biological pathways, including secondary metabolite 

biosynthesis, MAPK signaling, ABA response, terpenoid synthesis, and linoleic acid metabolism. 

Among the identified transcripts, three lncRNAs R_lncRNA1, R_lncRNA2, and R_lncRNA3 

displayed significant differential expression under salt stress conditions. qRT-PCR analysis 

validated the RNA-Seq results and confirmed that the expression of these lncRNAs changed 

significantly in response to salinity. Subcellular localization analysis showed that R_lncRNA2 

was localized in the nucleus, whereas the other two were found in the cytoplasm, suggesting clear 

differences in their potential regulatory roles. Moreover, GO enrichment analysis demonstrated 

that these lncRNAs are associated with processes such as transcriptional regulation, protein 

folding, terpenoid metabolism, and responses to reactive oxygen species. Overall, these findings 

highlight the importance of lncRNAs in the molecular networks that govern salt stress responses 

in common bean. 

 

Conclusion 

This study provides the first comprehensive identification and functional prediction of lncRNAs 

involved in salt stress response in Phaseolus vulgaris. The findings demonstrate that lncRNAs 

play essential roles in regulating complex stress response networks, mainly by modulating 

metabolic and signaling pathways. These insights contribute to a deeper understanding of 

molecular mechanisms underlying salt tolerance and open new avenues for the development of 

salt-resilient legume cultivars.  

 

Keywords: Differential expression, Oxidative stress, Secondary metabolism, Signal transduction 

pathways, Subcellular localization 
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 چکیده

معمولی مهم  لوبیای  از  لگومیکی  خانواده  زراعی  گیاهان  بهترین  که  است  توانایی ها  و  بالا  غذایی  ارزش  دلیل 

ایفا می امنیت غذایی  تأمین  در  نقش کلیدی  نیتروژن،  پروتئین، آهن، روی و تثبیت  از  منبعی غنی  این گیاه  کند. 

تأثیر تنشهاست، اما عملکرد آن بهسایر ریزمغذی ویژه شوری قرار دارد. شوری خاک های محیطی، بهشدت تحت 

تجمع یون و عناصر غذایی،  آب  در جذب  اختلال  ایجاد  های سمی و القای تنش اکسیداتیو، رشد و نمو گیاه را با 

سال  .کندمختل می اخیر،  در  های مهم در کنندهعنوان تنظیمها( بهlncRNA)  های طویل غیرکدکنندهRNAهای 

تنش انواع  به  گیاهان  شدهواکنش  شناخته  آنها  اما عملکرد  هنوز اند،  شوری  شرایط  تحت  معمولی  لوبیای  در  ها 

سال  به در  پژوهش  این  است.  نگرفته  قرار  بررسی  مورد  در دانشکدۀ کشاورزی دانشگاه لرستان با   140۲طور کامل 

برای این منظور،   .های مرتبط با تنش شوری در ریشه لوبیای معمولی انجام شد lncRNAهدف شناسایی و تحلیل

داده خوانش  RNA-Seqهای  از  گردید.  استفاده  پیشین  پردازشمطالعات  همهای  لوبیا  مرجع  ژنوم  با  تراز شده 

توالی و  ابزارهای  شده  از  استفاده  با  کدکنندگی  ظرفیت  فاقد  و   BLASTو    CPC2  ،PLncPROهای  تحلیل 

ژن سپس،  شدند.  هدف  پالایش  ابزار  lncRNAهای  با  آن  LncTarها  افتراقی  بیان  و  نرمشناسایی  با  افزار ها 

DESeq2  توالی این  زیرسلولی  موقعیت  این،  بر  علاوه  شد.  آنتحلیل  با  مرتبط  زیستی  مسیرهای  و  با ها  ها 

پیشبهره تخصصی  ابزارهای  از  گردید.گیری  روش    بینی  از  نتایج،  اعتبارسنجی  استفاده   real-time PCRبرای 

شرایط گلخانه در  لوبیا  گیاهان  منظور،  این  برای  شوری )شد.  تیمار  تحت  قرار میلی  150ای  سدیم(  مولار کلرید 

استخراج   از  پس  ژن  RNAگرفتند.  نسبی  بیان  تیمارشده،  و  شاهد  گیاهان  ریشه  بافت  منتخب  از   lncRNAهای 

قرار گرفت. در مجموع،   ارزیابی  با اطمینان بالا از بافت ریشه شناسایی شد که بخشی  lncRNA توالی  ۲0۳1مورد 

آن   GreeNC   ،PLncDBهایها با پایگاهشوند. مقایسه این توالیها برای نخستین بار در این گونه گزارش میاز 

داد که   CANTATA و داده  ۶۲0نشان  با  دار  معنی  شباهت  دارای  در حالی که مابقی توالی  هستند،  پیشین  های 

می محسوب  لوبیا  اختصاصی  تحلیلاحتمالاً  نتایج  اینشوند.  که  داد  نشان  بیوانفورماتیکی  در  lncRNAهای  ها 

سیگنال مسیر  ثانویه،  ترکیبات  بیوسنتز  از جمله  متنوعی  زیستی  ،  ABA، واکنش به هورمونMAPKدهی  مسیرهای 

دارند نقش  لینولئیک  اسید  متابولیسم  و  ترپنوئیدها  توالی  .سنتز  میان  شناساییاز  سه  های  شامل   lncRNAشده، 

R_lncRNA1  ،R_lncRNA2    وR_lncRNA3  معنی نتایج تغییرات  دادند.  نشان  شوری  به  واکنش  در  بیانی  دار 
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 ...های RNA  بینی عملکردو پیششناسایی  میرزاوند و همکاران:

qRT-PCR  یافته بررسی مکاناین  تأیید کرد.  را  در هسته و دو   R_lncRNA2یابی زیرسلولی نیز نشان داد که  ها 

می تفاوت  این  و  دارند؛  حضور  سیتوپلاسم  در  دیگر  نقشتوالی  بیانگر  آنتواند  متفاوت  تنظیمی  باشد. های  ها 

تحلیل غنی ها در فرآیندهایی مانند تنظیم رونویسی، تاخوردگی lncRNAنشان داد که این    GOسازی  همچنین، 

ترپن متابولیسم  گونهپروتئین،  به  واکنش  و  واکنشها  اکسیژن  هستند.  های  دخیل  نقش یافته  گر  پژوهش  این  های 

نشان میlncRNAکلیدی   شوری  تنش  به  معمولی  لوبیای  واکنش  در  را  مولکولها  این  تنظیم دهد.  از طریق  ها 

سیگنال متابولیتمسیرهای  تولید  و  دهی،  دفاعی  ژن  برهمکنشهای  در با  تحمل گیاه  افزایش  به  عملکردی،  های 

می کمک  شوری  بنابرابرابر  مlncRNA  ن،یکنند.  برابه  توانندیها  بالقوه  اهداف  ژنت  یعنوان  و   یکیاصلاح 

توسعبه  یفناورستیز  یکاربردها تنش  متحملارقام    ۀمنظور  توجه قرار گ  یطیمح  یهابه  پژوهش   نی. ارندیمورد 

عم  یگام درک  جهت  در  شور  یزراع  اهانیدر گ  lncRNA  یمیتنظ  یهاشبکه  ترقیمؤثر  تنش   رشمابه  یتحت 

 .دیآ یم

 

تنش اکسیداتیو،کلیدواژه مکانمتابولیسم ثانویه، مسیرهای سیگنال  ها: بیان افتراقی،  زیرسلولیدهی،   یابی 

 

 مقدمه

مهم  یطیمح  یهاتنش کاهش   نیتراز  عوامل 

کشاورز محصولات  شمار   یعملکرد  به  جهان  در 

شرا  ندیآیم با  مناطق  باعث   ییایجغراف  طیو در  نامساعد 

م  هانهیهز  شیافزا بازده  کاهش   Ataei)  شوندیو 

Nasab et al., 2023  .)از   یکیخاک    یشور

بهره  یهاچالش به  یکشاورز  یورمهم   ژهیواست، 

لوب  اهانیگ  یبرا مانند  بقولات   یمعمول  یایخانواده 

(Phaseolus vulgaris L.کل نقش  که  در   یدی( 

 ,.Karimi et al)  کنندیم  فایا  یجهان  ییغذا  تیامن

به  یشور  (.2025 جهان  کیعنوان  خاک،   ،یمسئله 

گ تهد  اهانیرشد  پ  دیرا  مانع  و   یکشاورز  شرفتیکرده 

تغ شودیم  داریپا  یهاستمیس  ،یمیاقل  دیشد  راتیی. 

زهکش آب  ینامناسب  د  یاریو  عوامل  موجب   گر،یو 

امن  ریز  یهانیزم  یشور  شیافزا و  شده   تیکشت 

به  ییغذا جدرا  م  یطور  خطر   Peng et)  اندازدیبه 

al., 2025.)  ا  یشور با  در   رییتغ   جادیخاک 

ش  یکیزیف  یهایژگیو فشردگ  ،ییایمیو   یموجب 

نفوذپذ کاهش  دسترس  ،یریخاک،  در  به   یاختلال 

مغذ نها  یمواد  در  چشمگ  تیو  عملکرد   ریکاهش 

کشاورز  ,.Jaiswal et al)  .شودیم  یمحصولات 

2022).    

سلول  میسد  یهاونیتجمع   در  کلر   یاهیگ  یهاو 

غذا  جادیا  تیسم عناصر  جذب  و  مختل   ییکرده  را 

همچنکندیم کلر  یناش  یشور  نی.  طور به  میسد  دیاز 

اسمز تنش  گ  یونیو    یهمزمان  در  وجود   اهانیرا  به 

اسمز.  (Munns and Tester, 2008)  آوردیم  یتنش 

پتانس کاهش  و جذب   یآب  لیباعث  محلول خاک شده 

مغذ مواد  و  ر  یآب  م  شهیتوسط  محدود  . کندیرا 

حد    شیب  تجمع -،  Na  ،−Cl  ،-3HCO+  یها  ونیاز 

3
2-CO  سا متابول  ها،ونی  ریو  تعادل  عدم  و   یکیموجب 

 Volkov and)  شودیم  اهیگ  یبرا  تیسم  یحت

Beilby, 2017.) ا  علاوه بالا  ن،یبر   یسطوح 

بکربنات و  کاهش   هاکربناتیها  به  منجر  خاک  در 

ضرور  تیحلال گ  یبرا  یعناصر  آهن،   اهیرشد  مانند 

کم  فسفر عناصر  رو  ابیو  منگنز  یمانند  طر  و   قیاز 

م  ندیفرآ (. Wekesa and Asudi, 2022)  شودیبارش 

در    کیزیآبس  دیاس  ن،یهمچن تنش   واکنشکه  به 

م  یشور روزنه  شود،یسنتز  شدن  بسته  از باعث  ها 

نت  محافظ  یهاسلول  بازشدنمهار    قیطر در  و   جهیشده 

افزا و  فتوسنتز  سرعت  به   ویداتیاکس  تنش  شیکاهش  را 

دارد بازدارند  میسد   .همراه  پتاس  یقو  ۀاثر  جذب   میبر 

ر بنابرا  شهیتوسط  خاک  یاهانیگ  ن،یدارد؛  در   یهاکه 

بالا غلظت  با  مسدیم    ونی  یشور  معمولاً   کنند،یرشد 

پتاس  ,.Alavi Matin et alمواجه هستند )  میبا کمبود 
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پتاس2016 سلول  یبرا  می(.  آماس   لیپتانس  ،یحفظ 

فعال  ییغشا ح  یمیآنز  یهاتیو   است  یاتیمختلف 

(Pandey and Mahiwal, 2020گ تحمل  به   اهانی(. 

شور است   یتنش  متفاوت  رشد  مختلف  مراحل  در 

(Guan et al., 2023ا ا  به  نی(،  کلحال،   ،یطور 

بهره  اهانیگ سازوکارها  یریگبا  تلاش   یاز  بقا  متنوع 

آس  کنندیم شور  یناش  یهابیتا  دهند   یاز  کاهش  را 

(Raza et al., 2023.) 

توسع به کلی،  شوری   متحملهای  ژنوتیپ  ۀطور  به 

شور  مناطق  در  محصول  تولید  افزایش  و  حفظ  برای 

است این .  (Gobade et al., 2025)  ضروری  تحقق 

در   دخیل  عوامل  شناسایی  مستلزم   واکنشهدف 

تنش به  روشنگیاهان  و  محیطی  سازی های 

آنسازوکار مولکولی  استهای   ,.Ma et al)  ها 

ویژگی   تحمل .(2023 یک  گیاهان  در  شوری 

شرایط  ژنتیکی،  عوامل  تأثیر  تحت  که  است  چندوجهی 

و   درک   عواملفیزیولوژیک  دارد.  قرار  محیطی 

کلیدی سازوکار گامی  گیاهان،  در  شوری  تحمل  های 

ارقام   اصلاح  بهبود  خاک  متحملبرای  و به  شور  های 

محسوب می   (.Wang and Wu, 2025)  شودقلیایی 

RNAکدکنندهریغ  یها  (ncRNA)   شامل

RNAدارخانه  یها  (tRNA    وrRNA  و  )RNAیها 

)  یمیتنظ  یهاYang et al., 2023)  .ncRNAهستند 

به غیرکدکننده    یهاRNA  تنظیمی  شامل کوچک 

miRNA  ،هاsiRNA  ،هاRNAیطولان  یها 

و  lncRNA)  کنندهرکدیغ  )RNAیحلقو  یها 

طبقههاcircRNA)  کدکنندهریغ شوند یم  یبند( 

(Chand Jha et al., 2021).  RNAطویل   یها

( مهمlncRNAغیرکدکننده  دسته  از   یها( 

موجودات    RNA  یهامولکول هستند   یوتیوکاریدر 

ز نسبتاً  طول  با  ب  ادیکه  ( دینوکلئوت  200از    شی)معمولاً 

م اشوندیمشخص  پتانسمولکول  نی.   یواضح  لیها 

پروتئ  یبرا ویژندارند    نیکدکردن  این  را آن  گیو  ها 

سلول عملکرد  نظر   ,.Yu et al)  کندیم  زیمتما  یاز 

موقع  .(2019 دسته lncRNA  ،تیبراساس  چهار  به  ها 

اسنس  آنتی  ،سنس ا  ینترونی،   میتقس  کینترژنیو 

ابتدا  .  (Zhu et al., 2016)  شوندیم مدر   شدیتصور 

ژنوم  یکم  یعملکرد  تیاهم  هاlncRNAکه    یهادر 

 "1یسیرونو  زینو"عنوان  به  نیبنابرا  ؛دارند  یوتیوکاری

 اینبا    .(Samarfard et al., 2022)  نددشیم  دهینام

فرآ  ،وجود و   لیدخ  یاساس  زیستی  یندهایدر  هستند 

 Di Marsicoو متنوع است )  دهیچیها پ  آن  یهاتیفعال

et al., 2022). اهان،یگ  در  lncRNAبه عنوان ها 

تنظ رشد    یاتیح  یمیعوامل  فوتومورفوژنز،   ،زایشیدر 

گ  یگلده واکنش  تنش  اهیو  و   یستیز  یهابه 

)شناخته شده  یستیرزیغ اگرچه   .(Ye et al., 2022اند 

گlncRNAنقش   در  بررسبه  اهانیها  محدود   یطور 

آن از  اندکی  تعداد  تنها  و  بهشده  کامل ها  صورت 

شده تحلیل  و  نشان شناسایی  اخیر  مطالعات  اما  اند، 

مولکولداده این  که  میاند  به ها  واکنش  در  توانند 

باشند تنش داشته  نقش  شوری  جمله  از  مختلف  های 

(Wang and Wu, 2025به مثال(.  ، عنوان 

مورد  گزارش  ,.Mehralizade et al)  اسفناجهایی در 

 Yu et)، یونجه  (Jiang et al., 2024)برنج    ،(2024

., 2023al)  پسته  و  (., 2024et al Jannesar منتشر )

اما است؛  نقش lncRNA  شناسایی  شده  بررسی  و  ها 

لوبیآن نگرفته  اها در  قرار  بررسی  مورد   ت.اس  تاکنون 

 (.Phaseolus vulgaris L)  یمعمول  یایلوب

مهم  یکی لگوم  یزراع  اهانیگ  نیتراز  است خانواده  ها 

به غذا  لیدلکه  توانا  ییارزش  و   تروژن،ین  تیتثب  ییبالا 

کل تأم  یدینقش  اکندیم  فایا  ییغذا  تیامن  نیدر   نی. 

اصلنه  اهیگ منبع  بلکه   نیتئپرو  یتنها  است، 

رو  یضرور  یهایزمغذیر آهن،  و   نیامیت  ،یهمچون 

ن  کیفول  دیاس  ,.Celmeli et al). کندیم  نیتأم  زیرا 

د  ایلوب   (2018 تغذ  دگاهیاز   کیعنوان  به  هیمتخصصان 

طبقه  باًیتقر  یاغذ یشودیم  یبندکامل  از   یک. 

 
1- Junk Regions 
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لوب  یاساس  یهاچالش کشت  آن   یبالا  تیحساس  ا،یدر 

شور  ,El-Beltagi and Al-Otaibi)  است  یبه 

مگزارشو    (2023 نشان  با   ییهاکه در خاک  دهدیها 

متر  دسی 2از    شیب  یشور بر  معن  زیمنس   داریکاهش 

 ,Wekesa and Asudi)  دهدیرخ م  اهیگ  نیعملکرد ا

که   یحاک  نیشیپمطالعات    جینتا  .(2022 است  آن  از 

ر وزن  بوته،  ارتفاع  برگ،  اندام  شهیتعداد   یهاو 

هدا  ،ییهوا و  فتوسنتز  سرعت  در   یاروزنه  تیتعرق، 

لوب  یتمام شور  ایارقام  تنش  قابل به  یتحت  طور 

م  یتوجه  . (Gama et al., 2007)  ابدییکاهش 

مطالب    با به  با هدف   ادشده،یتوجه  پژوهش حاضر 

بررس  ییشناسا گlncRNA  انیب  یالگوها  یو  در   اهیها 

شور  ایلوب تنش  گرد  یطراح  یتحت  اجرا  امدیو   دی. 

ب  نیا  یهاافتهیاست   در   یارزشمند  یهانشیمطالعه 

شورlncRNAنقش    نهیزم تحمل  در  آورد   یها  فراهم 

ا عملکرد  از  را  ما  درک  تن  نیو  در   یمیظعوامل 

گ بخشد.  یطیمح  یهابه تنش  اهیواکنش   ارتقا 

 

 هاروش و  مواد

تحل  هیتجزمنظور    به شناسا  یانیب  لیپروفا  لیو   ییو 

lncRNA،  توالی  یهاادهد از   بافتRNA یابی  حاصل 

شور  ایلوبریشۀ   تنش  پا  یتحت   NCBI  داده  گاهیاز 

مرحل(1)جدول    شدند  دریافت  SRAبخش   در   ۀ. 

از   یهاخوانش  تیفیک  پردازش، استفاده  با  خام 

 CLC Genomics Workbench (v20.0)  افزارنرم

ا  یابیارز  دمور در  گرفت.  توال  نیقرار   یهایمرحله، 

خوانش و  ک  یهاآداپتور  شدند.   نییپا  تیفیبا  حذف 

پردازشخوانش لوبیا های  مرجع  ژنوم  با  سپس  شده 

فایل   PhaVulg1_0  نسخه   annotation (GFF3)و 

پایگاه  دریافت از   Ensembl Plantsشده 

(https://plants.ensembl.org)    پارامترهای با 

پیشنقشه همیابی  شدنفرض  خوانشتراز  از  های د. 

سرهمنقشه برای  نشده  برای یابی  منبعی  ایجاد  و  گذاری 

شد.  lncRNAشناسایی   استفاده  شناسایی بهها  منظور 

lncRNA  نخستها گام  مع ،  در   CPM>1  یارهایاز 

میلیون) یک  ازای  به  خوانش  طول  (تعداد  رونوشت   و 

از انتخاب به  دینوکلئوت  200  بزرگتر  معیارهای  عنوان 

رونوشت توالها  اولیه  شد.  نظر  یهایاستفاده  با   مورد 

از    CPC2(http://cpc2.cbi.pku.edu.cn)  ابزار

 Kang et)  شدند  یگرغربال  یکدکنندگظرفیت  نظر  

al., 2017)توالی همچنین  جمله .  از  دیگر  های 

tRNA/rRNA  ابزار  با از  و   tRNAscan-SE  استفاده 

Barrnap    ندشدحذف  (Lowe and Chan, 2016) .

توالی نهایت  استفاده  در  با  شده  فیلتر  نرمهای  افزار از 

PLncPRO  کاربرد گ  و  مورد دولپه    اهانیمدل 

گرفتند قرار    (.Singh et al., 2017)  ارزیابی 

ژن  شناسایی  هدف  برای  ابزار   lncRNAهای  از 

LncTar  شد این (Li et al., 2015)  استفاده  در   .

ژن و  مرحله،  به به  lncRNAها  ورودی  عنوان 

LncTar   پارامترهای از  استفاده  با  و  شدند  معرفی 

ژنپیش علاوه فرض  شدند.  شناسایی  ترانس  هدف  های 

این   بیانبر  تحلیل  و  ژنافتراق  تجزیه  از  با  های   استفاده 

مح  DESeq2افزار  نرم  Love et)  شد  نجاما  R  طیدر 

al., 2014  .) هاژن  ییشناسا  یارهایمع  (DEGs و  )

lncRNAب  یها ( DE-lncRNAs)  یافتراق  انیبا 

 همچنین  بود.  log2FC| ≥ 1|  و  FDR< 0.01شامل  

گروه به  تعیین  عملکردی و تعیین مسیرهای متابولیکی منظور    های 

 (KEGG ژن که  درگیر (  آن  در  هدف  ابزار  می   های  از  باشند 

وب   g:Profiler   (https://biit.cs.ut.ee/gprofiler  )تحت 

شد.   استفاده 

درون  لوبیا   شناسایی   ی ها lncRNA  سلولی موقعیت  در    شده 

وب  تحت  ابزار  از  استفاده    lightGBM  با 

 (http://www.biolscience.cn/LightGBM_LncLoc/) 

  انجام شد. 
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شماره دستیابی    ایلوب  بذور از   IBRC P1012285با 

 ماًیمستق، تهیه شدند. بذور رانیا  یکیژنت  ریذخا  یمرکز مل

گلدان ابعاد    یکیپلاست  یهادر  و   متریسانت  12×    14به 

 تیشده از مخلوط ماسه و پرل  لیبستر کشت استر  یحاو

گردیحجم  1:1)نسبت   . عملیات کشت در دندی( کشت 

لرستان  ۀگلخان دانشگاه  کشاورزی  دانشکده   تحقیقاتی 

مختصات جغرافیایی:  )خرم  ′21°48شمالی،    ′29°33آباد، 

شده گلخانه با کنترل طیدر شرا  اهانیگ  .شدانجام    شرقی(

نسب  گراد،یسانت  ۀدرج  2±25روزانه    یدما  70  یرطوبت 

دوردرصد   روشنا  12  ینور  ۀو  /  ساعت  ساعت   12یی 

از جوانهافتندیپرورش    یکیتار پس  روز پس از   4)  یزن. 

گ غذا  هااهچهیکشت(،  محلول  -5/6)  هوگلند  ییبا 

5/5PH= درشدند.  یاریروزانه آب  تریلیلیم  40  زانی( به م 

سه از جوانه  10)  یبرگمرحله  پس  گیزنروز  به   اهانی(، 

ت و  شاهد  گروه  تکرار و   سه )هر گروه شامل    ی شور   ماریدو 

تکرار  تقس بود   گلدان   پنج   دارای  هر  برا شدند   م ی (    ی . 

اسمز   ی ر ی جلوگ  شوک  سدیم   غلظت   ، ی از  تدر   کلرید  و    ج ی به 

نها   افت ی   ش ی افزا   مولار ی ل ی م   50روزانه   غلظت  به    150  یی تا 

ت   اعت س   72.  د ی رس   مولار ی ل ی م  اعمال  از    ، یی نها   مار ی پس 

ت   اهان ی گ   ی ها ریشه از    ی بردار نمونه  و  شد.    مار ی شاهد  انجام 

ن نمونه  در  بلافاصله  دما   ع ی ما   تروژن ی ها  در  و    -80  ی منجمد 

 شدند.   ی نگهدار     RNAتا زمان استخراج    گراد ی سانت  درجه 

 تی، از کشهیکل از بافت ر  RNA  به منظور استخراج

و طبق  ایران( – ایآس ستیشرکت دنا ز)  RNAاستخراج  

توسط    نامهشیوه شده  شد. شرکت  ارائه  استفاده  سازنده 

فر از  ک  ندآیپس  و  مقدار  با   RNA  تیفیاستخراج، 

نانودراپ دستگاه  از   Eppendorf)  استفاده 

BioPhotometer D30, Eppendorf, Germany )

گرفت.  یابیارز  وردم ی  قرار   RNA  یکپارچگهمچنین 

استفاده   با  الکتروفورزاستخراجی   درصد  1ژل آگارز    از 

نمونه  دییتأ سپس  آنز  RNA  یهاشد.   DNase I  میبا 

آلودگ حذف  . دندیردگ  ماریت  یژنوم  DNA  یجهت 

غلظتبرای   سازی  مختلف  نمونه   RNAیکسان  در های 

نمونه cDNAسنتز ابتدا  غلظت  ،  کمترین   RNA  با 

سازی در غلظتانتخاب و به عنوان مبنا برای محاسبات هم

نیاز مورد  غلظت  آن  از  پس  شد.  گرفته  از   RNA  نظر 

غلظتنمونه  هر مجاز  محدوده  به  توجه   RNA  با 

 cDNA (ng/µl 5-1)سنتز  کیت  نامهشیوهشده در  تعیین

 .گردید با غلظت مبنا مشخصتناسب  و همچنین رعایت  

کیت   cDNA سنتز از  استفاده   Easy cDNAبا 

Synthesis Kit    توس زیست فناور( و پارس  )شرکت 

با   این   نامهشیوهمطابق  در  شد.  انجام  سازنده  شرکت 

از   ترکیبی  فرآیند،  و   Oligo(dT)آغازگرهای 

Random Hexamer  گردی بررسی به  .داستفاده  منظور 

 های پالایش کیفیو شاخص RNA-Seq هاینمای کلی نمونه -1جدول 

Table 1. Overview of the RNA-Seq samples and quality filtering metrics 

Sample 
ID 

Experiment Accession 
Number 

Sample Accession 
Number 

Tissue Treatment 
Raw 
Reads 

Trimmed 
Reads 

Percentage 
of 
Removed 
Reads 

Processed Reads 

1 SRX8933809 SRS7190127 Root Control 16785039 1582829 9.4 15202210 

2 SRX8933810 SRS7190128 Root Control 16071186 1169982 7.3 14901204 

3 SRX8933811 SRS7190129 Root Control 17580377 1967244 11.2 15613133 

4 SRX8933821 SRS7190139 Root Control 16568257 1805940 10.9 14762317 

5 SRX8933822 SRS7190140 Root Control 21419143 2927997 13.7 18491146 

6 SRX8933823 SRS7190141 Root Control 18369868 2975919 16.2 15393949 

7 SRX8933812 SRS7190130 Root Salt stress 15321044 2298157 15.0 13022887 

8 SRX8933813 SRS7190131 Root Salt stress 17583190 1904259 10.8 15678931 

9 SRX8933814 SRS7190132 Root Salt stress 16769839 1640090 9.8 15129749 

10 SRX8933824 SRS7190142 Root Salt stress 19070557 2383820 12.5 16686737 

11 SRX8933825 SRS7190143 Root Salt stress 33517634 6495047 19.4 27022587 

12 SRX8933826 SRS7190144 Root Salt stress 28824052 5058621 17.6 23765431 
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سنتز   واکنش  cDNAصحت  محصول   ،PCR   با استفاده

اگزون -صورت اتصال اگزوناز ژن کنترل داخلی )که به

دادن   قرار  الگو  با  بود(  شده  شده   cDNAطراحی  سنتز 

 کنترل گردید.

توالی بیان  اعتبارسنجی  شناساییبرای  شده، های 

دستگاهqRT-PCR هایواکنش از  استفاده  -Rotor با 

Gene Q (Qiagen, Germany)   چاهکی  72و روتور

هدف   یهایتوال  یبرا  یاختصاص  یآغازگرها  .انجام شد

مرجع ژن  نرمACT11)  و  با   AlleleID (6.0)افزار( 

سه2)جدول    دندیگرد  یطراح  .) lncRNA  بر هدف 

بیان افتراقی معنی هر واکنش در .  دار انتخاب شدنداساس 

نها  تریکرولیم  10  لشام  تریکرولیم  20  ییحجم 

پارس   SYBR Green (2x)  کسیمسترم )شرکت 

 2، میکرومولار( 10)  از هر آغازگر  تریکرولیم  5/1توس(،  

نسبت   cDNA)الگو    cDNA  تریکرولیم با  شده  رقیق 

دما  تریکرولیم  5و  (  1:5 برنامه  شد.  آماده  شامل   ییآب 

 قه،یدق  15مدت  به  C°95در    ونیدناتوراس  هیاول  ۀمرحل

 (، اتصالهیثان C°95 ،15) ونیچرخه از دناتوراس  35سپس  

 یسازلی( و طوهیثان  30هر جفت آغازگر،    اتصال  ی)دما

(C°72  ،30  بود.  هیثان )  هر نمونه با سه انجام واکنش برای

 یمنف  یهااجرا شد. کنترل  فنیو دو تکرار    زیستیتکرار  

ن الگو(  هر    زی)بدون  گرد  RUNدر  برای   .دیلحاظ 

و اختصاصی بودن   از صحت  در پایان هر تکثیر،  اطمینان 

ذوب منحنی  منحنی   1واکنش،  بودن  قله  تک  و  اعمال 

 cDNA فاقد)  های منفی، کنترلعلاوه بر اینشد.  بررسی

برای بررسی آلودگی و تکثیر  و بدون سایبرگرین(  الگو

نمونه برخی  در  شدند.  لحاظ  اختصاصی  نیز غیر  ها 

آگارز به PCR محصولات ژل  روی  تصادفی  صورت 

تا   گرفتند  قرار  بررسی  و  مورد  بودن  باند  اندازه تک 

پیش مقدار  با   لیتحل  .شودشده تطبیق داشته  بینیمحصول 

با روش  داده اکتین   نسبت به ژن  یسازمالو نر  CtΔΔ–2ها 

 
1- Melting Curve 

(ACT11  )شد  ,Livak and Schmittgen)  انجام 

2001). 

 و بحث  ج ینتا

پالا  پس انجام  مجموع    ه،یاول  شیاز   237880186از 

تعداد   خام،  باقی    205670280خوانش  شده  پردازش  خوانش  

طور متوسط   به  داد که  نشان  نتایج  ها  درصد از خوانش   13ماند. 

نمونه در فرآیند پردازش حذف شده  هر  یابی  اند. پس از نقشه در 

خوانش خوانش  از  لوبیا  مرجع  ژنوم  با  شده  پردازش  های  های 

سرهم نقشه  منظور  به  نشده  رونوشت یابی  شد.  گذاری  استفاده  ها 

سرهم  از  پس  مجموع  نقشه گذاری خوانش در  یابی نشده و  های 

رونوشت  حاصل  بررسی  عنوان  رونوشت    39000تعداد  های  به 

بدون  رونوشت  شدند   ORFهای  ا شناخته  از    21947تعداد،    ن ی . 

عنوان    ی توال  شناسا   ی ها lncRNAبه  منظور   یی بالقوه  به    شدند. 

بهره   ها ی توال   ن ی ا   ، شناسایی  نرم   ی ر ی گ با  و    PLncPROافزار  از 

پا   BLASTxابزار   برابر  ،  NR  ،UniProtداده    ی ها گاه ی در 

Pfam    وRfam   تحل ا   ل ی مورد  گرفتند.  به    ند ی فرآ   ن ی قرار  منجر 

به   ی  ها lncRNA    کاهش تعداد   . د ی مورد گرد   2031معتبر 

های شده با دادهبینیهای پیشبرای تأیید بیشتر، توالی

تخصصی پایگاه  ، GreeNC)  گیاهی   lncRNAسه 

PLncDB      وCANTATA  )که شدند،   نتایج  مقایسه 

داد   پایگاه 620نشان  این  از  یکی  در  حداقل  ها توالی 

دارند.  سابقه مشابه  میان  ای  مذکور    620از   102توالی 

توالی در هر سه پایگاه داده مشترک بودند، در حالی که 

توالی  .ندبود  بار در لوبیا شناسایی شدهها برای اولینسایر 

و حداکثر طول این و  200ترتیب  ها بهlncRNA  حداقل 

نتایج  852 همچنین،  شد.  محاسبه     نوکلئوتید 

BLASTتوالیت این  میان  بالایی  گیاهان طابق  و  ها 

بر ارتباط ژنتیکی  تأکیدی  داد که  نشان  خانواده حبوبات 

ها نه شود. این یافتهها محسوب مینزدیک میان این گونه

شبکه از  بهتری  درک  در    RNAهایتنها  غیرکدکننده 

می ارائه  میلوبیا  بلکه  در دهند،  آتی  مطالعات  به  توانند 

کمک  گیاه  این  در  ژنومی  تنظیم  و  تنش  تحمل  زمینه 

 .کنند
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 qRT-PCR آغازگرهای مورد استفاده در واکنش -۲جدول  
Table 2. Primers used for the qRT-PCR reaction 

Product 
size (bp) 

Annealing 
temperature (°C) 

)’3-’5Reverse primer sequence ( )’3-’5primer sequence ( Forward Sequence ID 

148 52.2 AAGACGATGATGACCACAAG TCCTTCTTTCCGTATCCCTTC R_LncRNA1 

168 54.6 CTCTTCCGCTCCACTACG CCCACAACCCTCCCTTTC R_LncRNA2 

160 50 CGACAAACGGCATATTTCC GCTAATCTTCTCAAGGCATAG R_LncRNA3 

190 53.5 AGCCTTGGGGTTAAGAGGAG TGCATACGTTGGTGATGAGG 
PHAVU_008G011000g: 

ACT11 

 یافتراق انیبا ب  یهاlncRNAها و ژن ییشناسا

بررسی تغییرات بیان ژن  (DEGs)  های افتراقیبرای 

توالی بیان  میزان  تحلیل  نمونه lncRNAهایو  های ، 

نمونه با  شوری  تنش  شدند. تحت  مقایسه  شاهد  های 

دادند که  یافته نشان  ژن تحت تأثیر شوری دچار   1168ها 

معنی شدهتغییرات  بیان  سطح  در  میاندار  این  از   اند، که 

ژن کاهش بیان نشان دادند.   500ژن افزایش بیان و   668

بیان شناسایی lncRNAتحلیل  شده نیز نشان داد که های 

دارای تغییرات معنی توالی  سه  دار در سطح بیان خود تنها 

دیگر    2R_lncRNAبودند.   به   هاlncRNAنسبت 

معنی بیان  (، پس از 43/3FC=2Logداری داشته )افزایش 

نهایت در   R_lncRNA1  (05/1FC= 2Log)آن   و در 

کاهش R_lncRNA3 های منتخب توالی میان این توالی

نشان داد. همچنین   (FC= 2Log-03/12داری )بیان معنی

وجود   از  حاکی  توالی   54نتایج  سه  این  برای  ژن هدف 

توالی برای  هدف  ژن  تعداد  بود.  های منتخب 

R_lncRNA1  ،R_lncRNA2    وR_lncRNA3 

 ژن بود.  28و  12،  14تریب به

غنی متابولیکی  ژنمسیرهای  توسط  های شده 

 های شناسایی شدهlncRNAهدف 

متابولیکی مرتبط با این ژن  مسیرهای  ها نشان داد که  بررسی 

به  مجموعه  معنی این  متابولیکی طور  مسیرهای  در    بیوسنتز ،  داری 

ثانویه  شبک   ، ترکیبات  در  پروتئین  مسیر  ،  آندوپلاسمی   ۀ پردازش 

گیاه    MAPKدهی سیگنال  هورمون   ، در  سیگنال  های  انتقال 

تری ترپن سسکوئی   بیوسنتز   ، گیاهی  و  متابولیسم    ، ها ترپن ها 

شبانه ،  کاروتنوئیدها   بیوسنتز   وز، گالاکت  گیاه ریتم  در  و    روزی 

نقش دارند   .(1)شکل   متابولیسم اسید لینولئیک 

 های هدف هستی شناسی ژن   تحلیل 

تجز دست به   ج ی نتا    از  تحل   ه ی آمده    1ژن   ی شناس ی هست   ل ی و 

فرآ  که در حوزه  داد  توجه   ی ست ی ز   ی ندها ی نشان  قابل  از    ی تعداد 

فرآ   ، دف ه   ی ها ژن  تول   ی ک ی ولوژ ی ب   ی ندها ی در  به    د ی که 

تنش   زبان ی م   اه ی گ   ی دفاع   ی ا ه واکنش  برابر  مربوط  در  ها 

ا   شوند، ی م  دارند.  ها،  محرک واکنش به  شامل    ندها ی فرآ   ن ی نقش 

اسمز  تنش  به  غ ی،  واکنش  مواد  به    ند ی فرآ ی،  رآل ی واکنش 

اکس ،  د ی زوپرنوئ ی ا   سم ی متابول  تنش  به    ند ی فرآ ،  و ی دات ی واکنش 

تنش  ،  د ی زوپرنوئ ی ا   وسنتز ی ب   ند ی فرآ ،  د یی ترپنو   سم ی متابول  به  واکنش 

اس شوری،   به  ،  د یی ترپنو   وسنتز ی ب   ند ی فرآ ،  ک ی ز ی آبس   د ی واکنش 

پروتئ   زه ی گومر ی اول  کمپلکس    وسنتز ی ب   ند ی فرآ ی،  ن ی شدن 

واکنش  گر و    واکنش   ژن ی اکس   ی ها واکنش به گونه ،  د یی ترپنو ی د 

پراکس  ب الف(  2)شکل    باشند ی م   دروژن ی ه   د ی به  علاوه  ا .    ن، ی ر 

حوز   ج ی نتا  مولکول   ۀ در  داد که ژن عملکرد  نشان  های هدف  ی 

همچون ندها ی فرآ   در  شونده    ی س ی رونو عوامل    ت ی فعال   یی  متصل 

  ت ی فعال ،  ترانسفراز ل ی کوز ی گل -UDP  ت ی فعال ،  DNAبه  

شوندگ   خود ،  ژناز ی مونوکس   ت ی فعال ،  ترانسفراز   ل ی هگزوس    ی جمع 

پروتئ ،  ن ی پروتئ  به    ژن ی اکس -کربن   ت ی فعال ،  ناتوان   ی ها ن ی اتصال 

آنز   ت ی فعال ،  ترانسفراز ل ی گلوکوز   ت ی فعال ،  از ی ل  ،  م ی مهارکننده 

سنتاز   ت ی فعال ،  ترانسفراز ل ی گلوکوز -UDP  ت ی فعال    ی فا ی ا   ترپن 

 (. ب  2)شکل    کنند ی نقش م 

 
1- Gene Ontology 
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 ...های RNA  بینی عملکردو پیششناسایی  میرزاوند و همکاران:

 

 KEGG نتایج آنالیز مسیرهای زیستی -1شکل 

Figure 1. Results of KEGG pathway analysis 

 

 

 
 (B) و عملکردهای مولکولی (A) شناسی ژنی فرآیندهای زیستیتحلیل هستی -۲شکل 

Figure 2. Gene ontology analysis of biological processes (A) and molecular function (B)  
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 ها lncRNAسلولیشناسایی موقعیت درون

موقعیت   کی  هاlncRNA  1سلولیدرون  شناسایی 

است   هاآن  یکیولوژیدرک عملکرد ب  یبرا  مهم  کردیرو

(Martin and Ephrussi, 2009). بر   ،یکلطور  به

ترجمه شوند  ییهانیبه پروتئ  دیها، که باmRNAخلاف  

عملکردها دهند،   یخاص  یسلول  یکه  انجام  را 

lncRNAمانند  ن،یبنابرا هستند. یواحد عملکردخود    ها

بخش  هاlncRNA  یعملکردها  ها،نیپروتئ  یهادر 

درون مولکول  یسلولمختلف  انفعالات  و  فعل   یتوسط 

هدادرون با  شوندیم  تیسلولی  حفظ   یبرا  دیکه 

 .شوند میتنظ یبه خوب  یسلول یهموستاز

درج  هایlncRNA  نیاول در  شده  اول   ۀمشخص 

القا   نیا  و  بودند  نیکرومات  یهاکننده  میتنظ را  تصور 

که   هستهlncRNAکردند  عموماً  حالی در  هستند.  یاها 

م  ریاخ  مطالعاتکه    یهاlncRNAتعداد    دهدینشان 

م  شیب  یتوپلاسمیس تصور  قبلاً  آنچه  هستند.   شد،یاز 

تر فراوان  یطورکلبه  یاهسته  یهاlncRNAاگرچه  

 یتوپلاسمیس انینسبت به همتا یکمتر یداریهستند، اما پا

دارند آنجا.  خود  بر   هاlncRNA    تعاملاتکه    ییاز 

آن تأثعملکرد  میم  ریها  انتظار  نقش یگذارد،  رود 

lncRNAس از  متفاوت  هسته  در  باشد   توپلاسمیها 

(Bridges et al., 2021).lncRNA یاهسته  یها 

، در کنندیرا کنترل م  یخاص  یهاژن  یکیژنتیاپ  تیوضع 

م  یسیرونو  میتنظ پ  ،کنندیشرکت   نیگزیجا  وندیدر 

بخشیم  ریدرگ و  تشک  یاهسته  ریز  یهاشوند   لیرا 

برااگر  .دهندیم محل lncRNAاکثر    یچه  هسته  ها، 

و عمل  ییمحل نها  توپلاسمیس  اما  و پردازش است  وژنزیب

 ,Davati and Ghorbaniها است )lncRNAاز    یبرخ

2023). 

س بlncRNA  توپلاسم،یدر  عنوانها  واسطه   ه 

س  یرهایمس ترجمه و کنترل پس   یهابرنامه  گنال،یانتقال 

 
1- Localization 

رونو م  یسیاز  مثال،    کنند.یعمل  عنوان  ها lncRNAبه 

پروتئmiRNAتوانند  یم و  را جداسازنیها  تا   یها  کنند 

تنظآن  تیفعال را  آن  میها  سطوح  و  تغ کنند  بر   راتییها 

پروتئ ترجمه  از  و   ایبگذارد    ریتأث  نیپس  ترجمه  واسطه 

)  mRNA  یداریپا  Bridges, Daulagala andباشد 

Kourtidis, 2021).   حاضر مطالعه  سه  در  -DEاز 

lncRNA    ریشه بافت  در  شده   R_lncRNA2انتخاب 

و   هسته  در   R_lncRNA3و    R_lncRNA1در 

 (. 3)جدول  یابی گردیدندمکان توپلاسمیس

 شده شناسایی  هایlncRNAبیان   اعتبارسنجی

از  هایداده  از  استفاده  با    RNAیابی  توالی  حاصل 

در بافت ریشه   lncRNAسه    یهایتوال  ینسب  انیب  زانیم

(R_lncRNA1  ،R_lncRNA2    وR_lncRNA3)   با

از   ارزqRT-PCR  روشاستفاده  نتا  یابی،  نشان   جیشد. 

که   در  نیبالاتر  R_lncRNA3داد  تغییر   سطح   میزان 

به طوری که بیان این توالی در حالت تنش را داشت،   انیب

شاهد معادل   به حالت  کاهش   Log2FC= -12.3نسبت 

آنالیز   توالی در  این  بیان  تغییر  با  که  است  -RNAیافته 

seq    .توالینیز همخوانی داشت  R_lncRNA2  بیشترین 

(. این افزایش Log2FC= 3.43)  را نشان داد  انیب  زانیم

توالی   واکنش    R_lncRNA2بیان  با   qRT-PCRدر 

 RNA-seqمیزان تغییرات بیان نسبی این توالی در حالت 

داشت. همخوانی  ا  نیز  بر   نیب  یاسهیمقا  ن،یعلاوه 

از    یهاداده انجام شد   RNA-seqو    qRT-PCRحاصل 

همبستگ  انیب  راتیی( در روند تغ 99/0)  ییبالا  اریبس  یکه 

گرد  نیب  هایتوال  نیا مشاهده  روش  ادیدو  تطابق   نی. 

ب  ،یقو اعتبار  و  تأ  هایتوال  نیا  ینسب  انیصحت   دییرا 

 .(3)شکل  کندیم
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 ...های RNA  بینی عملکردو پیششناسایی  میرزاوند و همکاران:

 

 در شرایط تنشPhaseolus vulgaris ها در lncRNA توزیع زیرسلولی -۳جدول 

Table 3. Subcellular localization of lncRNAs in Phaseolus vulgaris under stress conditions 

Nucleus Cytoplasm Result ID 

0.023 0.977 Cytoplasm R_lncRNA1 

0.844 0.156 Nucleus R_lncRNA2 

0.199 0.801 Cytoplasm R_lncRNA3 

 

 

 

در شرایط تنش ( Phaseolus vulgaris)شده در ریشه گیاه لوبیا های شناساییlncRNA مقایسه میزان بیان نسبی -۳شکل 

 qRT-PCR و RNA-seq هایگیری از روششوری با بهره 

Figure 3. Comparison of the relative expression of identified lncRNAs in bean roots under salt stress using 

RNA-seq and qRT-PCR methods 

حاضر،   حال  بلندRNAدر  غیرکدکنندۀ   های 

(lncRNAبه فزاینده(  بهطور  مولکولای  های عنوان 

شناخته شدهتنظیم حیاتی  با ژنکننده  مقایسه  های اند. در 

پروتئین،   بهlncRNAکدکننده  طول ها  کلی  طور 

اگزونکوتاه و  دارند  ساختارشان تری  در  کمتری  های 

دارد تنظیم. lncRNAوجود  عنوان  به  های کنندهها 

می به  رونویسی،  بر بیان توانند  غیرمستقیم  یا  مستقیم  طور 

بگذارندژن تأثیر  عملکردی  . (Liu et al., 2022)  های 

اند که شناسی، تحقیقات متعددی نشان دادهدر حوزۀ گیاه

lncRNA فرآیندهای زیستی متعددی نقش اساسی ها در 

می ها lncRNAای از نقش مهم  کنند. شواهد فزایندهایفا 

 ,.Zhang et al)  کنندها حمایت میدر واکنش به تنش

ها lncRNA. با این حال، تنها تعداد محدودی از (2019

بالقوۀ  نقش  و  دارند  نقش  شوری  تنش  به  واکنش  در 

lncRNA   گیاه لوبیا مورد مطالعه تنش شوری در  تحت 

است.   نگرفته  شناسا  نیاقرار  به   یتوال  2031  ییمطالعه 

lncRNA  یتوال 620تعداد،  نی. از ادیانجام  ایلوب  اهیدر گ 

سا در  حال  ییشناسا  اهانیگ  ریقبلاً  بودند، در  که   یشده 

لوب  نینخست  یبرا  هایتوال  هیبق در  شدند.   ییشناسا  ایبار 

ا  ن،یهمچن توال  قیتحق  نیدر  با lncRNAاز    یسه  ها 

R_LncRNA1 R_LncRNA2 R_LncRNA3

RNA-seq 1.2 2.75 -7.3

qRT-PCR 1.05 3.43 -12.3
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و   R_lncRNA1  ،R_lncRNA2  یهانام

R_lncRNA3    عنوان  انیب  یدارا  یهاlncRNAبه 

 .دندیگرد ییشناسا  یافتراق

که   داد  نشان  ما  طریق   lncRNAمطالعه  از 

گیاه های مستقیم، نقش کلیدی در تحمل شوری سازوکار

می  لوبیا این  کند.ایفا  عملکرد  بهتر  درک  برای 

DElncRNAسازی ها تحت تنش شوری، ما تحلیل غنی

بر روی رونوشت را  ژن  شناسی  ها های هدف آنهستی 

های هدف انجام دادیم. نتایج نشان داد که بیشتر رونوشت

معنیبه بیوسنتز طور  فعالیت  مانند  فرآیندهایی  در  داری 

ثانویهمتابولیت سیگنالهای  مسیرهای   MAPK دهی  ، 

 نقش دارند.  

به و  محیطی  تحریکات  به  واکنش  در  عنوان گیاهان 

متابولیت دفاعی  عامل  مییک  تولید  ثانویه  کنند. های 

از   یامجموعه  انگرینما  هیثانو  یهاتیمتابول متنوع 

 یهستند که هرچند برا اهانیسنتز شده توسط گ  باتیترک

ضرور توسعه  و  نقش  ستند،ین  یرشد  در   یاتیح  یهااما 

گ تنش  اهانیدفاع  برابر   فایاغیرزیستی  و    زیستی  یهادر 

اند های اولیه مشتق شده. این ترکیبات از متابولیتکنندیم

ها و ها، فنولترپن  دها،یاز جمله آلکالوئ   ،هاآن  وسنتزیب  و

طر  دها،یفلاونوئ  دقبه  ریمس  نیچند  قیاز   میتنظ  قیطور 

و  شود،یم شرا  ژهیبه  گ  طیتحت  به  که  اجازه   اهیتنش 

 Chiocchioتحمل کند )را زا تنش یهاطیتا مح دهدیم

et al., 2021) مشتق ایزوپرن  واحدهای  از  ترپنوئیدها   .

شامل شده که  هستند  ساختاری  تنوع  با  ترکیباتی  اند، 

می جیبرلیک  اسید  و  کاروتنوئیدها   شونداستروئیدها، 

(Yazaki et al., 2017)فنولیک از .  یکی  ها، 

های ثانویه، های متابولیتترین گروهترین و متنوعبزرگ

فنول فنولیک، شامل  اسیدهای  فلاونوئیدها،  ساده،  های 

استیلبنتانن لیگنانها،  و  میها  با   .شوندها  آلکالوئیدها، 

شوند، یک های هتروسیکلیک نیتروژنی مشخص میحلقه

متابولیت از  متنوع  بسیار  تشکیل گروه  را  ثانویه  های 

)می  وسنتزیب  میتنظ (.Dai and Mumper, 2010دهند 

گ  هیثانو  یهاتیمتابول فلاونوئ   اهان،یدر  جمله   دها،یاز 

آلکالوئ ترپن و  مهم  ندولیا  یدهایها  نقش  در   یترپن، 

تنش  اهانیگ  یسازگار به  تحمل  مح  یهاو   یطیمختلف 

توسط   یادهیچیطور پبه  دهایفلاونوئ   وسنتزی. بندنکیم  فایا

 WRKYو    MYB  ،bHLHمانند    رونویسیعوامل  

تنش  شودیم  کنترل به  شور  یستیرزیغ  یهاکه   ،یمانند 

واکنش   یستیز  یهاچالش  نینور و دما و همچن  ،یخشک

های متابولیت  (.Gaude and Jalmi, 2025)  دهندیم

مختلف   سازوکارهای  طریق  از  عنوان به  ازجملهثانویه 

گونهآنتی کردن  خنثی  برای  اکسیژن اکسیدان  های 

به  واکنش و گر،  آفات  برابر  در  سمی  ترکیبات  عنوان 

بیماری بهعوامل  و  مولکولزا  سیگنالعنوان  دهنده های 

فعال های مرتبط با دفاع در تحمل گیاه به سازی ژنبرای 

دارند نقش  جامع (Wu et al., 2023)  تنش  درک   .

بر  حاکم  تنظیمی  سازوکارهای  و  بیوسنتزی  مسیرهای 

های ثانویه برای بهبود تحمل تنش گیاهی، تولید متابولیت

همچنین  و  تجاری  ارزشمند  ترکیبات  تولید  افزایش 

برا  ییهافرصت به   متحمل  یتوسعه محصولات زراع  یرا 

 .آوردیتنش فراهم م

سیگنال KEGG هایتحلیل    دهیمسیرهای 

MAPK   را شناسایی کرده است که برای واکنش لوبیا به

هستند حیاتی  نشان   .شوری  که  دارد  وجود  شواهدی 

شوند. تحت تنش فعال می MAPKهای  دهد مولکولمی

مسیرهای   مهم  وظیفه  تنش،  شرایط  این   MAPKتحت 

را برای سلول تحریکات خارجی  ها قابل درک است که 

ایجاد  گیاه  سوی  از  مناسبی  واکنش  نتیجه  در  و  کرده 

واکنش نوع  این  ژنکنند.  بیان  شامل  سلولی  های های 

فعال آنزیممختلف،  پروتئینسازی  و  کانالی ها  های 

حدود  (Morris, 2010)  شودمی مجموع،  در   .120 

آن از  کمی  تعداد  تنها  البته  که  دارد  وجود  تا کیناز  ها 

شناسایی شده که   MAPKهای اصلی  اند. مولکولکنون 

می فعال  تنش  زمان  و   MPK3  ،MPK4شوند،  در 

MPK6  هستند  (Miransari and Rangbar, 2013) .

انجام  کینازها  پروتئین  توسط  که  پروتئین،  فسفریلاسیون 

موجودات می در  که  است  معمول  سازوکار  یک  شود، 
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می قرار  استفاده  مورد  سلول مختلف  یک  در  گیرد. 

تقریباً   پروتئین  30یوکاریوتی،  از  فسفریله درصد  ها 

ترتیب،  شده همین  به  به   5اند.  گیاه  ژنوم  از  درصد 

میفعال مربوط  کینازها  پروتئین  شواهدی   .شودسازی 

مولکول که  دارد  بر می  MAPKهای  وجود  توانند 

تأثیر بگذارند. به عنوان مثال، استفاده   ABAدهی  سیگنال

مهارکننده   فعالیت    MAP2Kاز  کاهش   ABAموجب 

 ,.Mehlmer et al) شودها می  شدن روزنهدر حین بسته

تنش(2010 تحت  و .  گرما  شوری،  مانند  مختلف  های 

فعال  ، مولکولسرما  به   MAPKهای  سازی  منجر 

ویژه شود. تنظیم رفتار گیاه، بهها میبازسازی میکروتوبول

سلولی   مسئله   Na⁺غلظت  تنش شوری، یک  شرایط  در 

است.  تنش  برابر  در  گیاه  بقا  به  کمک  برای  کلیدی 

این پدیده تأثیر مهمی می  MAPKدهی  سیگنال بر  تواند 

پمپ فعالیت  و  انباشت  گذاشته  پروتونی،  در   Na⁺های 

)چرخۀ سلولی(  هاها و تنظیم آرایش میکروتوبولواکوئل

قرار دهد تأثیر  تحت   ,Miransari and Rangbar)  را 

این که گیاهان بتوانند به(2013 برای  طور مؤثرتری در . 

تنش شوری زنده بمانند، لازم است که مسیرهای  شرایط 

دقیقبه  MAPKدهی  سیگنال شوند و طور  شناسایی  تری 

یابند.به توسعه  متحمل  گیاهان  مناسب  طور کلی به طور 

هدف  ژن گزینهمی  lncRNAهای  مناسبی توانند  های 

برنامه بهبرای  مولکولی  اصلاحی  ارقام های  تولید  منظور 

 متحمل به تنش شوری محسوب شوند.

 گیرینتیجه

که    شد  مشخص  مطالعه  این  و lncRNAدر  ها 

mRNAریشه در  بهها  لوبیا  فعال های  توجهی  قابل  طور 

ایفا  شوری  تنش  به  واکنش  در  مهمی  نقش  و  شده 

مسیرهای lncRNAکنند.  می تقویت  با  عمدتاً  ها 

می تنظیم  را  شوری  تنش  به  تحمل  با متابولیکی،  کنند. 

این   عملکرد  و درک  میlncRNAشناسایی  به ها،  توان 

قابلپیشرفت زمینۀ بهبود رقمهای  های متحمل توجهی در 

ویژه تنش شوری دست یافت. این های محیطی، بهبه تنش

تواند به بهبود بهروری کشاورزی و تأمین دانش نوین می

کند کمک  محیطی  نامساعد  شرایط  در  پایدار   .غذای 

دادهبه کردن  ا  یهاروز  در  م  نیموجود  به   تواندیحوزه 

ز تحولات  بهتر   یاری  اهانیدر گ  یکیو ژنت  یستیشناخت 

عملکردها به  توجه  با  اlncRNAمتنوع    یرساند.   نیها، 

آ  گذارهیپا  قیتحق زم  یاندهیمطالعات   یبررس  نهیدر 

ها خواهد بود و مولکول  نیساختار، عملکرد و تعاملات ا

پآن  باطارت  نیهمچن با  را  و   یکشاورز  یهاشرفتیها 

 .سازدیتر مروشن  یفناورستیز

 اریزگسپاس

پژوهش محترم  معاونت  لرستان که ما را دانشگاه    یاز 

بهتر   هرچه  اجرای  حاضردر  کردند  پژوهش   یاری 

 .نماییمیم یسپاسگزار

 

References 

Alavi Matin, S., Rahnama, A., & Meskarbashee, M. (2016). Effect of potassium supply on the activity of 
some antioxidant enzymes of two durum wheat cultivars under salt stress. Plant Productions, 38(4), 1-

12. https://doi.org/10.22055/ppd.2016.11828 [In Persian]. 

Ataei Nasab, T., Balouchi, H., Moradi, A., & Movahhedi Dehnavi, M. (2023). Evaluation of seed 
germination of Salicornia persica under iso osmotic conditions using hydrotime and halotime models. 

Plant Productions, 1(46), 80-90. https://doi.org/10.22055/ppd.2023.41253.2045 [In Persian]. 

Bridges, M. C., Daulagala, A. C., & Kourtidis, A. (2021). LNCcation: lncRNA localization and function.  

Journal of Cell Biology, 220(2), e202009045. https://doi.org/10.1083/jcb.202009045  

Celmeli, T., Sari, H., Canci, H., Sari, D., Adak, A., Eker, T., & Toker, C. (2018). The nutritional content of 
common bean (Phaseolus vulgaris L.) landraces in comparison to modern varieties. Agronomy, 8(9), 

166. https://doi.org/10.3390/agronomy8090166  

https://doi.org/10.22055/ppd.2016.11828
https://doi.org/10.22055/ppd.2023.41253.2045
https://doi.org/10.1083/jcb.202009045
https://doi.org/10.3390/agronomy8090166


99 

1405 بهار، 1شماره  49تولیدات گیاهی، جلد   

 

Chand Jha, U., Nayyar, H., Mantri, N., & Siddique, K. H. (2021). Non -coding RNAs in legumes: their 
emerging roles in regulating biotic/abiotic  stress responses and plant growth and development. Cells, 

10(7), 1674. https://doi.org/10.3390/cells10071674  

Chiocchio, I., Mandrone, M., Tomasi, P., Marincich, L., & Poli, F. (2021). Plant secondary metabolites: An 

opportunity for circular economy. Molecules, 26(2), 495. https://doi.org/10.3390/molecules26020495   

Dai, J., & Mumper, R. J. (2010). Plant phenolics: extraction, analysis and their  antioxidant and anticancer 

properties. Molecules, 15(10), 7313–7352. https://doi.org/10.3390/molecules15107313  

Davati, N., & Ghorbani, A. (2023). Discovery of long non-coding RNAs in Aspergillus flavus response to 
water activity, CO2 concentration, and temperature changes. Scientific Reports, 13, 1–13. 

https://doi.org/10.1038/s41598-023-37236-4 

Di Marsico, M., Paytuvi Gallart, A., Sanseverino, W., & Aiese Cigliano, R. (2022). GreeNC 2.0: a 

comprehensive database of plant long non-coding RNAs. Nucleic Acids Research, 50(D1), D1442–

D1447. https://doi.org/10.1093/nar/gkab1103   

El-Beltagi, H. S., & Al-Otaibi, H. H. (2023)  .Application of potassium humate and salicylic acid to 

mitigate salinity stress of common bean. Life, 13(2), 448. https://doi.org/10.3390/life13020448   

Gama, P., Inanaga, S., Tanaka, K., & Nakazawa, R. (2007). Physiological response of common bean 
(Phaseolus vulgaris L.) seedlings to salinity stress. African Journal of Biotechnology, 6(2), 79–88. 

https://doi.org/10.5897/AJB2007.000-2276  

Gaude, A. A., & Jalmi, S. K. (2025). Environmental Stress Induced Biosynthesis of Plant Secondary 
Metabolites-Transcriptional Regulation as a key. Crop Design, 4(2), 100100. 

https://doi.org/10.1016/j.cdpdt.2025.100100  

Gobade, A., Arathi, S., Gijare, S., Pawar, D., & Patil, A. S. (2025). Evaluating salt tolerance in soybean 
core collection: germination response under salinity stress. Genetic Resources and Crop Evolution , 

72(2), 2059–2076. https://doi.org/10.1007/s10722-024-02081-5  

Guan, R. X., Guo, X. Y., Qu, Y., Zhang, Z. W., Bao, L. G., Ye, R. Y., Chang, R. Z., & Qiu, L. J. (2023). Salt 
tolerance in soybeans: focus on screening methods and genetics.  Plants, 13(1), 97. 

https://doi.org/10.3390/plants13010097 

Jaiswal, B., Singh, S., Agrawal, S. B., Lokupitiya, E., & Agrawal, M. (2022). Improvements in soil 
physical, chemical and biological properties at natural saline and non -saline sites under different 

management practices. Environmental Management, 69(5), 1005–1019. https://doi.org/10.1007/s00267-

022-01612-z   

Jannesar, M., Seyedi, S. M., & Botanga, C. (2024). Crosstalk between long non -coding RNAs and 
miRNAs regulates transferase activities in response to salt stress in Pistachio  (Pistacia vera L.). Plant 

Stress, 12, 100474. https://doi.org/10.1016/j.stress.2024.100474  

Jiang, C., Wang, Y., He, Y., Peng, Y., Xie, L., Li, Y., Sun, W., Zhou, J., Zheng, C., & Xie, X. (2024). 

Identification and Characterization of miRNAs and lncRNAs Associated with Salinity Stress in Rice 

Panicles. International Journal of Molecular Sciences, 25(15), 8247. https://doi.org/10.3390/ijms25158247  

Kang, Y. J., Yang, D. C., Kong, L., Hou, M., Meng, Y. Q.,Wei, L., & Gao, G. (2017). CPC2: a fast and 
accurate coding potential calculator based on sequence intrinsic features.  Nucleic Acids Research, 

45(W1), W12–W16. https://doi.org/10.1093/nar/gkx398  

Karimi, M. R., Sabokdast, M., Korang Beheshti, H., Abbasi, A. R., & Bihamta, M. R. (2025)  .Seed priming 

with salicylic acid enhances salt stress tolerance by boosting antioxidant defense in Phaseolus vulgaris 

genotypes. BMC Plant Biology, 25(1), 489. https://doi.org/10.1186/s12870-025-06376-2  

Li, J., Ma, W., Zeng, P., Wang, J., Geng, B., Yang, J., & Cui, Q. (2015). LncTar: a tool for predicting the 
RNA targets of long noncoding RNAs. Briefings in bioinformatics, 16 (5), 806–812.  

https://doi.org/10.1093/bib/bbu048  

Liu, P., Zhang, Y., Zou, C., Yang, C., Pan, G., Ma, L., & Shen, Y. (2022). Integrated analysis of long non -

coding RNAs and mRNAs reveals the regulatory network of maize seedling root responding to salt 

stress. BMC Genomics, 23, 1-16. https://doi.org/10.1186/s12864-021-08286-7  

https://doi.org/10.3390/cells10071674
https://doi.org/10.3390/molecules26020495
https://doi.org/10.3390/molecules15107313
https://doi.org/10.1038/s41598-023-37236-4
https://doi.org/10.1093/nar/gkab1103
https://doi.org/10.3390/life13020448
https://doi.org/10.5897/AJB2007.000-2276
https://doi.org/10.1016/j.cdpdt.2025.100100
https://doi.org/10.1007/s10722-024-02081-5
https://doi.org/10.3390/plants13010097
https://doi.org/10.1007/s00267-022-01612-z
https://doi.org/10.1007/s00267-022-01612-z
https://doi.org/10.1016/j.stress.2024.100474
https://doi.org/10.3390/ijms25158247
https://doi.org/10.1093/nar/gkx398
https://doi.org/10.1186/s12870-025-06376-2
https://doi.org/10.1093/bib/bbu048
https://doi.org/10.1186/s12864-021-08286-7


100 

 ...های RNA  بینی عملکردو پیششناسایی  میرزاوند و همکاران:

Livak, K. J., & Schmittgen, T. D. (2001). Analysis of relative gene expression data using real -time 
quantitative PCR and the 2−ΔΔCt method. Methods, 25 (4), 402–408. 

https://doi.org/10.1006/meth.2001.1262   

Love  ,M. I., Huber, W., & Anders, S. (2014). Moderated estimation of fold change and dispersion for 

RNA-seq data with DESeq2. Genome Biology, 15, 1–21.  https://doi.org/10.1186/s13059-014-0550-8  

Lowe, T. M., & Chan, P. P. (2016). tRNAscan-SE On-line: integrating search and context for analysis of 

transfer RNA genes. Nucleic Acids Research, 44 (W1), W54–W57  . https://doi.org/10.1093/nar/gkw413  

Ma, L., Han, R., Yang, Y., Liu, X., Li, H., Zhao, X., Li, J., Fu, H., Huo, Y., & Sun, L. (2023). Phytochromes 
enhance SOS2-mediated PIF1 and PIF3 phosphorylation and degradation to promote Arabidopsis salt 

tolerance. The Plant Cell, 35(8), 2997–3020. https://doi.org/10.1093/plcell/koad117  

Martin, K. C., & Ephrussi, A. (2009). mRNA localization: gene expression in the spatial dimension.  Cell, 

136 (4), 719–730. https://doi.org/10.1016/j.cell.2009.01.044  

Mehlmer, N., Wurzinger, B., Stael, S., Hofmann‐Rodrigues, D., Csaszar, E., Pfister, B., Bayer, R., & Teige, 
M. (2010). The Ca2+‐dependent protein kinase CPK3 is required for MAPK‐independent salt‐stress 
acclimation in Arabidopsis. The Plant Journal, 63(3), 484–498. https://doi.org/10.1111/j.1365-

313X.2010.04257.x  

Mehralizade, Z., Soorni, A., & Meratian Esfahani, S. (2024). Regulatory Network of Spinach Under Salt 

Stress: An Integrated Study of Long Non-coding RNAs and mRNAs. Journal of Plant Growth 

Regulation, 44(5), 2298–2314. https://doi.org/10.1007/s00344-024–11546-x  

Miransari, M., & Rangbar, B. (2013). Salt Stress and MAPK Signaling in Plants. In: Hossain, A., M. 
Burritt, & Ahmad, A. P. (Eds.), Salt Stress in Plants: Signalling, Omics and Adaptations. Springer, NY, 

USA, pp. 157–173. https://doi.org/10.1007/978-1-4614-6108-1_7  

Morris, P. C. (2010). Integrating lipid signalling, mitogen -activated protein kinase cascades and salt 

tolerance. The New Phytologist, 188(3), 640–643. https://doi.org/10.1111/j.1469-8137.2010.03507.x  

Munns, R., & Tester, M. (2008). Mechanisms of salinity tolerance. Annual Review of Plant Biology, 59, 

651-81. https://doi.org/ 10.1146/annurev.arplant.59.032607.092911  

Pandey, G. K., & Mahiwal, S. (2020).  Role of Potassium in Plants. Cham, Switzerland. Springer. 

Switzerland. https://doi.org/10.1007/978-3-030-45953-6  

Peng, Y., Zhu, H., Wang, Y., Kang, J., Hu, L., Li, L., Zhu, K., Yan, J., Bu, X., & Wang, X. (2025). 

Revisiting the role of light signaling in plant responses to salt stress.  Horticulture Research, 12(1), 

uhae262. https://doi.org/10.1093/hr/uhae262  

Raza, A., Tabassum, J., Fakhar, A. Z., Sharif, R., Chen, H., Zhang, C., Ju, L., Fotopoulos, V., Siddique, K. H., & 
Singh, R. K. (2023). Smart reprograming of plants against salinity stress using modern biotechnological 

tools. Critical Reviews in Biotechnology, 43(7), 1035–1062.  https://doi.org/10.1080/07388551.2022.2093695  

Samarfard, S., Ghorbani, A., Karbanowicz, T. P., Lim, Z. X., Saedi, M., Fariborzi, N., McTaggart, A. R., &

Izadpanah, K. (2022). Regulatory non-coding RNA: The core defense mechanism against plant 

pathogens. Journal of Biotechnology, 359, 82–94. https://doi.org/10.1016/j.jbiotec.2022.09.014    

Singh, U., Khemka, N., Rajkumar, M. S., Garg, R., & Jain, M. (2017). PLncPRO for prediction of long non -
coding RNAs  (lncRNAs) in plants and its application for discovery of abiotic stress-responsive lncRNAs in 

rice and chickpea. Nucleic Acids Research, 45(22), e183. https://doi.org/10.1093/nar/gkx866   

Volkov, V., & Beilby, M. J. (2017). Salinity tolerance in plants: Mechanisms and regulation of ion 

transport, Frontiers in Plant Science, 8, 1795. https://doi.org/10.3389/fpls.2017.01795  

Wang, D., & Wu, H. (2025) .Identification and functional characterization of lncRNAs and mRNAs in 
response to salt stress in mulberry. Forestry Research, 5(1), 5. https://doi.org/10.1186/s40663-025-

00475-6  

Wekesa, C., & Asudi, G. O. (2022). Rhizobia contribute to salinity tolerance in Common Beans (Phaseolus 

vulgaris L.). Cells, 11(22), 3628. https://doi.org/10.3390/cells11223628   

Wu, J., Lv, S., Zhao, L., Gao, T., Yu, C., Hu, J., & Ma, F. (2023). Advances in the study of the function and 
mechanism of the action of flavonoids in plants under environmental stresses.  Planta, 257(6), 108. 

https://doi.org/10.1007/s00425-023-04162-1  

https://doi.org/10.1006/meth.2001.1262
https://doi.org/10.1186/s13059-014-0550-8
https://doi.org/10.1093/nar/gkw413
https://doi.org/10.1093/plcell/koad117
https://doi.org/10.1016/j.cell.2009.01.044
https://doi.org/10.1111/j.1365-313X.2010.04257.x
https://doi.org/10.1111/j.1365-313X.2010.04257.x
https://doi.org/10.1007/s00344-024–11546-x
https://doi.org/10.1007/978-1-4614-6108-1_7
https://doi.org/10.1111/j.1469-8137.2010.03507.x
https://doi.org/10.1146
https://doi.org/10.1007/978-3-030-45953-6
https://doi.org/10.1093/hr/uhae262
https://doi.org/10.1080/07388551.2022.2093695
https://doi.org/10.1016/j.jbiotec.2022.09.014
https://doi.org/10.1093/nar/gkx866
https://doi.org/10.3389/fpls.2017.01795
https://doi.org/10.1186/s40663-025-00475-6
https://doi.org/10.1186/s40663-025-00475-6
https://doi.org/10.3390/cells11223628
https://doi.org/10.1007/s00425-023-04162-1


101 

1405 بهار، 1شماره  49تولیدات گیاهی، جلد   

 

Yang, H  ,.Cui, Y., Feng, Y., Hu, Y., Liu, L., & Duan, L. (2023). Long non -coding RNAs of Plants in 
response to abiotic stresses and their regulating roles in promoting environmental adaption.  Cells, 

12(5), 729. https://doi.org/10.3390/cells12050729  

Yazaki, K., Arimura, G. I., & Ohnishi, T. (2017). Hidden’terpenoids in plants: their biosynthesis, 
localization and ecological roles. Plant and Cell Physiology, 58(10), 1615–1621. 

https://doi.org/10.1093/pcp/pcx107  

Ye, X., Wang, S., Zhao, X., Gao, N., Wang, Y., Yang, Y., Wu, E., Jiang, C., Cheng, Y., & Wu, W. (2022). 
Role of lncRNAs in  cis‐and trans‐regulatory responses to salt in Populus trichocarpa. The Plant 

Journal, 110(4), 978–993. https://doi.org/10.1111/tpj.15724  

Yu, R., Li, Z., Rong, M., Yang, G., Xu, X., Wang, G., Xu, Z., Du, X., & Zhang, Q. (2023). Comparative 
physiology and transcriptome analysis to identify the important coding and non -coding RNAs 

imparting tolerance to salinity stress in alfalfa (Medicago sativa L). Research Square, 16, e18236. 

https://doi.org/10.21203/rs.3.rs-2937347/v1  

Yu, Y., Zhang, Y., Chen, X., & Chen, Y. (2019). Plant noncoding RNAs: Hidden players in development 
and stress responses. Annual Review of Cell and Developmental Biology , 35, 407–431. 

https://doi.org/10.1146/annurev-cellbio-100818-125218  

Zhang, X., Dong, J., Deng, F., Wang, W., Cheng, Y., Song, L., Hu, M., Shen, J., Xu, Q., & Shen, F. (2019). 

The long non-coding RNA lncRNA973 is involved in cotton response to salt stress. BMC Plant 

Biology, 19, 16. https://doi.org/10.1186/s12870-019-1607-4  

Zhu, P., Wang, Y., Qin, N., Wang, F., Wang, J., Deng, X. W., & Zhu, D. (2016). Arabidopsis small nucleolar 
RNA monitors the efficient pre-rRNA processing during ribosome biogenesis. Proceedings of the 

National Academy of Sciences, 113(44), 12861–12866. https://doi.org/10.1073/pnas.1613686113  

 

 

https://doi.org/10.3390/cells12050729
https://doi.org/10.1093/pcp/pcx107
https://doi.org/10.1111/tpj.15724
https://doi.org/10.21203/rs.3.rs-2937347/v1
https://doi.org/10.1146/annurev-cellbio-100818-125218
https://doi.org/10.1186/s12870-019-1607-4
https://doi.org/10.1073/pnas.1613686113

