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ABSTRACT 

According to the studies conducted on different plant species, about 90% of the entire genome of a plant is transcribed as RNA. However, 

only 1-2% of the transcribed genome is protein-coding RNAs which their transcription would end up in, at least, a protein peptide. Non-

coding RNAs are RNA molecules from which no protein is synthesized and cannot be translated. Long non-coding RNAs (LncRNAs) are 

also a group of non-coding RNAs having a length of about 200 nucleotides. Different studies have verified that LncRNAs are widely diverse 

in type and function. Accordingly, sense and antisense, intronic, intergenic, bidirectional, and enhancer LncRNAs are some known altered 

types of LncRNAs. Long non-coding RNAa primarily interact with messenger RNAs (mRNA), DNA, proteins, and small RNAs (e.g. 

microRNAs, miRNA and siRNA) making them an important agent in gene expression processes at epigenetic, transcription, post-

transcription, translation and post-translation-levels. There are also some studies vertifying the involvement of such RNAs in the 

regulatation of the time and quantity of expression in response to various conditions. In addition, this large group of RNAs has important 

roles in biological processes such as chromatin rearrangement, transcription activation and promoter settings, interference with the strcuture 

arrangement of transcriptional productions, and the mRNA-to-protein translation process. Among the biological effects of long non-coding 

RNAs, their essential role in phenotyping functions such as growth and development, response to biotic and abiotic stresses (environmental 

stresses), regulation of crop cell differentiation and cell cycle specially cereals can be mentioned. Due to the great importance of non-coding 

RNAs, especially LncRNAs, in this review article we try to investigate the types and mechanisms of LncRNA functions at different 

epigenetic, transcriptional, post-transcriptional, translational and post-transcriptional levels. Correspondingly, the relationship between 

LncRNAs and the response of crops to changes in environmental conditions and their interactive role on factors and proteins involved in 

such biological activities in crops are investigated. It has been verified that there are fewer published articles available related to the role and 

function of LncRNAs in biological systems of crops, especially cereal.  

Keywords: Chromatin Rearrangement, Gene Expression Regulation, Non-Coding RNA, Post-Translational, Epigenetics, Pre-

Transcriptional. 

Article Type: Research Article 

Article history: Received: 09 Oct 2023, Revised: 09 Nov 2023, Accepted: 24 Nov 2023, Published online: 22 Dec 2023 

Cite this article: Sohrabi, F. & Saed-Moucheshi, A. (2023). A review on biological roles of long non-coding RNAs (LncRNAs) in cereal 

and other crops. Cereal Biotechnology and Biochemistry, 2(4), 481-501. DOI: 10.22126/cbb.2024.9699.1055 
  

                                        © The Author(s).                                                                                                                 Publisher: Razi University                     

                                        10.22126/cbb.2024.9699.1055 

https://www.orcid.org/0000-0001-9102-9391
mailto:saedmoocheshi@gmail.com
https://www.orcid.org/0000-0001-9102-9391
mailto:saedmoocheshi@gmail.com
mailto:saedmoocheshi@gmail.com
https://doi.org/10.22126/cbb.2024.9699.1055
https://doi.org/10.22126/cbb.2024.9699.1055


 

 

  زراعی گیاهان غلات و در( LncRNA)های طویل غیرکدکننده RNAمروری بر نقش بیولوژیک 
 

   2یساعدموچش ینآرمو   1یفاطمه سهراب
 

 .یرانا یراز،ش یراز،دانشگاه ش ی،دانشکده کشاورز یاهی،گ یوتکنولوژیبخش ب 1
 .یرانکرمانشاه، ا ی،کشاورز یجآموزش و ترو یقات،استان کرمانشاه، سازمان تحق یعیو منابع طب یو آموزش کشاورز یقاتمرکز تحق ی،و باغ یزراع یقاتبخش تحق 2

 saedmoocheshi@gmail.com: رایانامه .نویسنده مسئول 

 چکیده

 یکشود. با این حال، تنها رونویسی می RNAدرصد از کل ژنوم یک ارگانیسم زنده به صورت  90مختلف گیاهی، حدود  هایاساس مطالعات انجام شده روی ارگانیسمبر 

هیچ الگوی ساخت هستند که  ییRNAهای ولکولمیر کدکننده، غهای RNAه پروتئین هستند. دکنندهای کRNAدرصد از ژنوم رونویسی شده، مربوط به  دوتا 

طولی  هستند که دارایکننده های غیر کدRNA این ای ازدسته نیز( LncRNAs) 1کنندهغیر کد طویلهای RNAقابل ترجمه نیستند.  ،و به اصطلاح نبودهپروتئینی 

متفاوت این  انواعاز جمله  باشند.می انواع مختلفیو دارای  هستندمتنوع  LncRNAs، زمینه ژنومیارگانیسم مورد مطالعه و اساس  بر. باشندمینوکلئوتید  200بیش از 

RNAتوان به می هاLncRNA اینترونیک، بین ژنی، دو طرفه و تقویت کننده اشاره کرد.)غیرمعنی( سنسو آنتی)معنی( های سنس ، LncRNAها در درجه اول با 

RNA2رسانهای پیام ،DNAپروتئین و ، RNA در سطوح  هابیان ژنها روی آنثیرگذاری أتدارند که این موضوع باعث  و اثرمتقابل تعامل 3کوچک از نظر طولیهای

 .کنندتنظیم میتحت شرایط متغیر  ادر غلات ر هازمان و مقدار بیان ژن ،های گوناگونبه روش وشده  ژنتیک، رونویسی، پس از رونویسی، ترجمه و پس از ترجمهاپی

، تداخل و تنظیمات پروموتوری سازی رونویسیمانند بازآرایی کروماتین، فعال مهمی در فرآیندهای بیولوژیکی هاینقشدارای ها، RNAاین دسته بزرگ از علاوه بر آن، 

به پروتئین را  mRNAترجمه همچنین و  هامک به ایجاد ساختار صحیح آنو ک شده های رونویسیRNA، پردازش دار بودن آنبه صورت اعمال توقف یا ادامه رونویسی

در عملکردهای مهمی مانند رشد و نمو، پاسخ به  هاتوان به نقش اساسی آنهای بلند غیر کدکننده میRNAبیولوژیکی  اثراتاز جمله دارند. در غلات و گیاهان زراعی 

های RNAبا توجه به اهمیت بسیار زیاد . نام برددر گیاهان زراعی و به ویژه غلات چرخه سلولی  و تنظیم تمایز سلولی ،های محیطی()تنش زنده و غیر زندههای تنش

ها در سطوح LncRNAهای عملکرد به بررسی انواع و مکانیسم ،ها، در این مقاله مروریناشناخته بودن آنبسیار جدید و طبیعت ها و LncRNAکننده خصوصاً غیر کد

. همچنین در این مقاله سعی گردیده است که پرداخته خواهد شد در غلات و سایر گیاهان زراعی یسی، پس از رونویسی، ترجمه و پس از ترجمهاپی ژنتیک، رونو مختلف

ی بیولوژیک گیاهان مورد بررسی اههای دخیل در فعالیتها روی عوامل و پروتئینگیاهان به تغیرات شرایط محیطی و نقش تعاملی آن این ا پاسخها بLncRNAارتباط 

گردد که در دنیا تعداد کمی مقالات در ارتباط با نقش و کارکرد ر نشان میطخا انجام شده در داخل و خارج کشور پرداخت. یکارها یبه بررسو تحقیق قرار گیرد تا 

LncRNA در دسترس استبه ویژه در زبان فارسی ها. 

 .ژنرونویسی، پساترجمه، تنظیم بیانپسا ،ژنتیک، بازآرایی کروماتینیپا ،کدکنندهغیر RNA های کلیدی:واژه

 یمقاله پژوهشاله: مق نوع

 1402/ 10/ 01 انتشار آنلاین:، 03/09/1402 یرش:ذپ 18/10/1402 اصلاح: 17/07/1402 وع مقاله: دریافت:ن

 و بیوتکنولوژی .یزراع یاهان( در غلات و گLncRNA) یرکدکنندهغ یلطو یهاRNA یولوژیکبر نقش ب یمرور(. 1402) آ. ،یساعدموچشو  .ف، یسهراب: داستنا

 :cbb.2024.9699.1055 DOI/10.22126.  501-481(، 4)2 ،غلاتی بیوشیم
 

 نویسندگان. ©                                                                            دانشگاه رازی: ناشر
 

 
1 Long non-coding RNAs: LncRNAs 
2 mRNA 
3  MicroRNAs: miRNA or mirRNA 
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 هدممق

های مختلف بر اساس مطالعات انجام شده روی ارگانیسم

یک ژنوم  از کل درصد 90 شود که حدودگیاهی، گفته می

 Ariel)شود رونویسی می RNA صورت بهارگانیسم زنده 

et al., 2015; Wang et al., 2023) .،تنها  با این حال

مربوط به  ،درصد از ژنوم رونویسی شده 2دوتا یک

RNA99 ، در حالی کههستند 4پروتئین های کدکننده- 

ی را کد پروتئین غیر پیام رسانهای RNA درصد 98

، "6نویز رونویسی"، "5ماده تاریک"و به عنوان  کنندنمی

"DNA می شناخته "8مصنوعات آزمایشی "یا  "7اضافه-

هایی به RNAچنین  .(Magar et al., 2023) شدند

ها( در نظر ncRNA) 9های غیر کد کنندهRNAعنوان 

، 10تنظیمیسه دسته  درها ncRNAاین  شوند.گرفته می

 .شوندمی بندیطبقه 12و حلقوی 11ساختاری

ncRNA های تنظیمی بر اساس طول به دو زیر گروه

 ,.Quan et al., 2015; Tseng et al) شوندتقسیم می

 ها(sRNA) 13های کوچکRNAگروه اول . (2023

-RNA شامل جفت باز طول دارند و 20-31 هستند که

جفت باز(،  19-25ها: siRNA) 14کوچک گرهداخلمهای 

 
4 Protein-coding RNAs 
5 Dark matter 
6 Transcriptional noise 
7 Junk DNA 
8 Experimental  artifact 
9 Non-coding RNAs 
10 Regulatory ncRNAs 
11 Structural ncRNAs 
12 Circular ncRNAs 
13 Small RNAs 
14 Small interfering RNAs 

RNAکننده با همکنش های بر piwi15 (spiRNA :-31

 miRNAs: 20-22) 16های کوچکRNAو ( جفت باز26

-غیر کد بلندهای RNA باشند. گروه دوم،می جفت باز(

 هستند. جفت باز( 200 <( lncRNAs) 17ندهنک

ncRNA های ساختاری ازRNA18های انتقالی 

(tRNA ،)هاRNA19های ریبوزومی (rRNA ،)ها

RNA 20هستکیکوچک های (snoRNA و )RNA های

 اند.ها( تشکیل شدهsnRNA) 21ایهستهکوچک 

RNA22های حلقوی (circRNA به تازگی به عنوان )ها

که از طریق  اندف شدهها، کشncRNA جدیدی ازگروه 

تشکیل  mRNA-preاز  23پیرایش برگشتی جایگزین

 .(Moseley et al., 2006; Patra et al., 2023) اندشده

LncRNA ًدرصد از کل 80ها تقریبا ncRNA ها را

 شود کهو تصور می ( 2017et alFok ,.) دهندتشکیل می

-میایفا در فرآیندهای مختلف بیولوژیکی  نقش مهمی

جفت باز است و پتانسیل  200ها بیش از طول آن کنند.

ندارند. با این  شناسایی راقابل  هایایجاد پروتئین

که از  ها دارندmRNA هایی باها شباهتlncRNA حال،

 پلیمراز RNA توسط هاآنرونویسی  توان به آن جمله می

II (PolI ،) 5΄ساختار کلاهک در انتهای دارا بودن، 

 
15 Piwi-interacting RNAs 
16 MicroRNAs 
17 Long non-coding RNAs 
18 Transfer RNAs 
19 Ribosomal RNAs  
20 Small nucleolar RNAs 
21 Small nuclear RNAs 
22 CircRNAs 
23 Alternative back splicing 
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انجام عمل و  3΄در انتهای  24آدنوزین پلی مدساختار 

ها LncRNA بیشتراشاره کرد.  هاآنروی  25شیپیرا

 ، در حالی کهشوندرونویسی می IIپلیمراز  RNAتوسط 

RNA پلیمرازهای مخصوص گیاه IV/V Pol یم نیز-

 ,Chekanova) رونویسی کنندها را LncRNA توانند

2015). lncRNAتوان به عنوان عوامل تنظیمها را می-

رونویسی، پس از  وح اپی ژنتیک،سطدر کننده ژن 

 مورد توجه قرار دادترجمه و پس از ترجمه رونویسی، 

(., et al., 2021; Zhang et alMoucheshi -Saed

2014). 

lncRNA زیستی متنوعی از های گیاهی در فرآیندهای

 ،نور(ثیر أت)تغییرات گیاهی تحت  26جمله فتومورفوژنز

زنده و غیر های تنشفسفات، تحمل  یگلدهی، هموستاز

 ,Chekanova)نقش دارند  های گیاهانبذر و باروری زنده

2015; Patra et al., 2023). هاینقش ها همچنیننآ 

et al Karlik ,.)ها 27miRNAتقلیدهای هدف درحیاتی 

 28پروتئین مجدد درون سلولی گزینی مکان، (2019

(Dey et al., 2004)،سرکوبگر استیلاسیون هیستون ، 

 30هایبا واسطه دامنه 29خاموشی مستقیم اپی ژنتیکی

 هاپروتئینپسا رونویسی و تنظیم  مشخص یکروماتین

(Bhogireddy et al., 2021; Karlik et al., 2019; 

Liu et al., 2015) با توجه به اهمیت  .باشندرا دارا می

 
24 Poly (A) tail 
25 Splicing 
26 Photomorphogenesis 
27 Target mimics 
28 Protein subcellular re-localization 
29 Direct epigenetic silencing 
30 Domain 

کننده خصوصاً های غیر کدRNAبسیار زیاد 

LncRNA شده شناخته کمتر بسیار جدید و نیز ها و

های مقاله مروری انواع و مکانیسم، در این  هاآن بودن

ها در سطوح مختلف اپی ژنتیک، LncRNAعملکرد 

بررسی رونویسی، پس از رونویسی، ترجمه و پس از ترجمه 

 تحت شرایط متغیرها LncRNAنقش  به علاوه،. گرددمی

روی عوامل دخیل در  هاآنمحیطی و نقش تعاملی 

خواهد های بیولوژیک گیاهان مورد تحقیق قرار فعالیت

 . گرفت

 هاlncRNAکشف 

 H19با نام  ییlncRNA، 31ژنومیکپیش انرودر د

کیلوبایت، برای  5/2طول  رونوشت بسیار حفاظت شده با

های به فراوانی در ردهها در موش 1984 اولین بار در سال

 ,.Pachnis et al)( 1کشف شد )شکل سلولی جنینی 

1984) .H19  رشد شبه انسولین در بالادست ژن عامل

232 (Igf2روی ک ) در  7در انسان و کروموزوم  11روموزوم

. از زمان این (Keniry et al., 2012) قرار دارد موش

، چندین 33یابی با توان عملیاتی بالابا ظهور توالی کشف،

lncRNA  تنظیمی مانندAirn ،HOTAIR ،MALAT1 

های و ویژگی( کشف Xist) X و رونوشت خاص غیرفعال

 با نام یگیاه lncRNAاولین . ردیدگها مشخص آن

Early Nodulin 40 (ENOD40 ) های ایجاد شده گرهاز

 جدا یونجهدر گیاه  یستی گیاهی روی ریشهدر زمان همز

زایی در گره ENOD40 که و مشخص شد گردید

 
31 Pre-genomics 
32 Insulin-like growthfactor 2 
33 High throughput sequencing 
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 etCrespi )کند ایفا مینقش ریشه  34همزیست هایریشه

al., 1994; Samarfard et al., 2022) .چندین  سپس

 زمانکننده تنظیمها را به عنوان lncRNAمحقق 

 et alSong ,.) 35نر هایگل ، رشد بساک و باروریهیگلد

کمبود  ،(Seo et al., 2017)ایمنی ذاتی سیستم ، (2013

 (Bari et al., 2006) زداییمواد مغذی و سمیت

 (.1)شکل شناسایی و مشخص کردند 

 

 
34 Symbiotic nodule organogenesis 
35 Male fertility 
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. اولین 2019تا  1984از سال  RNA( در زیست شناسی lncRNAتنظیمی ) بلنددکننده ک های غیرRNAجدول زمانی کشف برخی از  -1شکل 

lncRNA  ژنH19  بود و به دنبال آن ژنXIST .غلاتدر  کشف شد ،endo40 در ادامه .کشف شد سازی نقش داردبرای اولین بار که در گره ،

COOLAIR، COLDAIR ،LDMR ،PHO2 ،APOLO ،LINC-AP2 و MAS  در فرآیندهای مختلف مانند ها آنهای بیولوژیکی شقنمشخص و

Waseem و همکاران ) واسمشکل از مقاله ) اختصاص یافتها به آن (iPجذب فسفات ) و ،38، فتومورفوژنز37عقیمینر ، )به ویژه در غلات( 36سازیبهاره

et al., 2022اقتباس شده است )). 

Figure 1. The discovery Timeline regarding someregulatory lncRNAs from 1984 to 2019. lncRNA was the introduced first 

in H19 gene and thenthe XIST lncRNA gene, followed by  lncRNA endo40 in plant wich was first to discovered having a 

role in plant nodulation. consequently, COOLAIR, COLDAIR, LDMR, PHO2, APOLO, LINC-AP2, MAS have been 

discovered which greatly provided insights into their distinct biological roles in important processes se.g. male 

sterility,vernalization (specially in cereal), photomorphogenesis, and phosphate (Pi) uptake (Waseem et al., 2022). 

 

 
36 Vernalization 
37 Male sterility 
38 Photomorphogenesis 
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lncRNAجهت سنتز  39و زمینه ژنومی ها

 هاآن

lncRNA سیتوپلاسم و در کننده به عنوان تنظیمها

یا  IIIیا  IIپلیمراز  RNAو توسط وجود دارند  هسته

IV/V شوندرونویسی می (Wierzbicki et al., 2008). 

RNA  پلیمرازII ،LncRNA انتهایدر  را با کلاهکها 

مختلف  نواحیاز  3́  دم پلی آدنوزین در انتهایو  5́ 

مناطق یا  40کنندهژنومی از جمله مناطق تقویت

et al Wierzbicki ,.) کندرونویسی می 41یاینترون

2008) .RNA یمرازپل IV  وV  از طریق متیلاسیون

DNA 42 وابسته بهRNA (RdDM،) LncRNAرا  ییها

ها عمل siRNAساز به عنوان پیش کنند کهتولید می

 .(Jha et al., 2020) کنندمی

lncRNAگیری های ژنومی مختلف در جهتها از مکان

ژنی، کننده، مناطق بینهای کدژن 44سنسو آنتی 43سنس

شوند. ها رونویسی میکنندهمناطق پروموتر و تقویت

lncRNA ها به عنوانLncRNAاینترونیک  های

 46سنسآنتیهای (، رونوشتincRNA) 45طبیعی

(lncNATs) ،lncRNA47های دوطرفه (lncRNA-BI ،)

lncRNA48پوشانهای هم (lncRNAs-OT و )

 
39 Genomic context 
40 Enhancer 
41 Intronic 
42 RNA-dependent DNA methylation 
43 Sense 
44 Antisense 
45 Natural intronic RNAs 
46 Antisense transcripts 
47 Bidirectional lncRNAs 
48 Overlapping lncRNAs 

LncRNA 49ژنیبینهای بلند (lincRNAsطبقه ) بندی

 .(Nejat &  Mantri, 2018)( 2شوند )شکل می

LncRNAاز نواحی کدکننده پروتئین  های رونویسی شده

ممکن است چند یا همه که یک ژن و منطقه پروموتر 

شده باشد  ظحف ندر آ توسط پیرایش جایگزین هااگزون

. (A2)شکل  نامندمیسنس  LncRNAرا به عنوان 

LncRNA های سنس فاقد توانایی کدگذاری پروتئین

های mRNAتری نسبت به هستند و سطوح بیان پایین

 ,.Cabili et al., 2011; Patra et al)خود دارند مربوطه 

 أمنشآنهایی که منحصراً از ناحیه اینترونیک  . (2023

های ونی ژنناحیه اگز گیرند و گاهی اوقات شاملمی

 هایLncRNAبه نام  ،کدکننده پروتئین هستند

 COLAIR(. B2شوند )شکل شناخته میاینترونیک 

 در گیاهان سنس و اینترونیهای lncRNA ی ازمثال خوب

های ژنژنی مناطق بین ژنی ازبینهای lncRNAاست. 

سنس رونویسی در جهت سنس یا آنتیکدکننده پروتئین 

به عنوان  ییهاlncRNA چنین (.c2ل )شک شوندمی

کنند. در مجموع ها عمل میncRNA سایرساز برای پیش

2000 lncRNA های مختلف گیاهی بین ژنی در گونه

از نظر  بوده و اند که منحصر به فردشناسایی شده

-نمونه LDMAR و ENOD40 .عملکردی متنوع هستند

 etDing ) هستند هاlncRNA های معروفی از این گونه

., 2012al). lncRNA های ژن مخالف در جهتهایی که

های به عنوان رونوشت ،شوندکننده پروتئین سنتز میکد

 
49 Long intergenic ncRNAs 
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-آنتیهای AlncRN یا (50NATs) سنس طبیعیآنتی

 et alWang ,.) (D2 بندی می شوند )شکلطبقهسنس 

2014a). 

NATرونویسی اای در تنظیم رونویسی و پسها نقش عمده

کنند. ها بازی میکننده پروتئین مربوط به آنکد هایژن

NAT ها ممکن است به صورت سیس یا ترانس برای

یک  COOLAIRتنظیم بیان ژن در گیاهان عمل کنند. 

lncRNA تنظیم عمل  است که سنس با اثر سیسآنتی

 وی یک ژن ترنس بارا با اثرگذاری ردهی زمان گل

. ژن دهدانجام می Hidden treasure 1  (HID1)نام

HID1  دهی(نورثیر أت)تغییرات تحت  فتومورفوژنزدر 

 ,.Wang et al)های آرابیدوپسیس نقش دارد نهال

2014b) با این حال، انواع دیگری از .lncRNA ها نیز بر

ها شامل ها در ژنوم وجود دارند. ایناساس منشاء آن

lncRNA 51دوطرفه ،lncRNA و  52کنندهتقویت

lncRNA هستند مرتبط با پروموتر .lncRNA های دو

جفت باز( جایگاه  <1000ها در نزدیک )طرفه از رونوشت

وتئین، اما در جهت های کدکننده پرآغاز رونویسی ژن

 ,.Derrien et al)( E2شوند )شکل رونویسی می ،مخالف

2012) .lncRNAکننده از ناحیه تقویتهای تقویت-

سنتز می  آدنینپروتئین، همراه یا بدون دم پلی  53کننده

. در نهایت، (Devaux et al., 2015)( F2شوند )شکل 

lncRNAکننده های کدکه از ناحیه راه انداز ژن ییها

 
50 Natural antisense transcripts 
51 Bidirectional lncRNAs 
52 Enhancer lncRNAs 
53 Enhancer 

 54تنظیم رونویسیو کنترل  در گرفته و أمنش پروتئین

( G2)شکل  نقش دارند کننده پروتئینهای کدژن

(Lubas et al., 2015). 

 

 
54 Transcriptional regulation 
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پیرایش جایگزین با  سنسآنتیو  سنسهای های کدکننده پروتئین در جهترونوشتاز های سنس lncRNA( A):هاlncRNA سنتز -2شکل 

سنس و ها در دو جهت هستند. آن هم 55اگزونیهای گاهی اوقات شامل توالی سنتز و از ناحیه اینترونی های اینترونیlncRNA( B. )شوندرونویسی می

رونویسی سنس آنتییا  سنسیا در جهت  56کننده پروتئینهای کدرونوشت از مناطق بین ژنیها lncRNA این( C) .شوندیسی مینوروآنتی سنس 

دو جهته، های LncRNa( Eشوند. )ژن کد کننده پروتئین مربوطه ایجاد می ازسنس آنتیبه صورت سنس طبیعی، آنتی هایLncRNA( Dشوند. )می

کننده پروتئین، با کننده ژن کداز ناحیه تقویت کنندهتقویتهای LncRNA( Fشوند. )ما در جهت مخالف سنتز میه پروتئین اژن کد کنند از پروموتر

پروتئین، کنترل تنظیم  کنندههای کدرونویسی شده از ناحیه پروموتر ژن هایLncRNA( G) .شوندایجاد می 3΄در انتهای  آدنیندم پلی یا بدون دم 

 .(( اقتباس شده استWaseem et al., 2022و همکاران ) واسمشکل از مقاله ) را بر عهده دارند ی مرتبطاهژن رونویسی

 
55 Exonic 
56 Protein-coding transcripts 
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Figure 2. lncRNAs Biogenesis: (A) lncRNAs transcribed from the sense and antisense directions of protein-coding genes via 

alternative splicing. (B) lncRNAs produced from intronic region, occasionally including exonic systems in both the  

antisenseand sense directions. (C) lncRNAs transcribed from protein-coding genes available at intergenic regions either in 

the sense or antisense directions. (D) Normal antisense lncRNAs led to antisense based on protein-coding gene. (E) 

Bidirectional lncRNAs, produced from the protein coding-gene promoter  in reverse direction. (F) Enhancer lncRNAs 

ascend from the enhancer region, with or without modification of the 3΄-poly(A) tail. (G) LncRNAs transcribed from the 

protein coding-genes promoterled to regulate transcription of of related genes (Waseem et al., 2022).  

 

 هاLncRNA عملکردیهای مکانیسم

ها در تنظیم تغییرات هیستون lncRNA نقش. 3.1

 در سطح کروماتین 

در بیان ژن بدون تغییر در ییرات ارثی غژنتیک به تاپی

در  های مولکولی درگیرمکانیسم اشاره دارد. DNAتوالی 

 تغییرات، DNAعمدتاً شامل متیلاسیون  این موضوع

توان صورت کلی می و به 57کروماتین آراییباز هیستون،

-کدهای غیر RNA ژنتیک مرتبط باعنوان کرد که اپی

تغییرات  از بزرگی وهرگ یهیستونتغییرات کننده است. 

. هستند مسئول تنظیم اپی ژنتیک بیان ژنکه کروماتین 

مختلف مانند متیلاسیون،  تغییرات هاهیستون

را  58کوئیتیناسیوناستیلاسیون، فسفوریلاسیون و یوبی

 شوند. اینهای مرتبط متحمل میتحت عمل آنزیم

 تکی یا گروهی مهار بیان سازی یافعالتغییرات مختلف با 

مهمهیستون متیلاسیون و استیلاسیون  همراه است. هانژ

در درجه اول در که  هستند هاهیستون تغییرات ترین

 دهدرخ می H3هیستون  موجود در لیزین 59اسیدآمینه

(Heo &  Sung, 2011) .lncRNAتغییراتا ه 

 
57 Chromatin remodeling 
58 Ubiquitination 
59 Residues 

 .کنندژنتیکی را در درجه اول در هسته تنظیم میاپی

 تغییراتتنظیم رونویسی ژن در سطح رونویسی با 

متیلاسیون و با در درجه اول  ،DNAهیستون یا 

توانند ها میlncRNA. شودانجام می استیلاسیون

صورت همزمان  به یلاسیون یا استیلاسیون هیستون رامت

عنوان  به یا (Jain et al., 2016)( A3)شکل  تنهایی به

های متیلاسیون و ها یا کمپلکسآنزیمداربستی که با 

 کنند تنظیم (B3)شکل  هستند را استیلاسیون در تعامل

(Sun et al., 2016; Zhao et al., 2021) . 
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برای فعال یا سرکوب  60هاهیستون تغییردهندههای ها با آنزیمlncRNA( Aها در سطح ژنوم. )lncRNA تنظیمیمکانیسم های دهنده نشان -3شکل 

تغییردهندگان متعدد برای  داربستیعنوان یا بهد گیرنر میکا را به 61کروماتین دهندههای تغییر کمپلکسها lncRNA( B. )تعامل دارند رونویسی ژن

ژن هدف  را برای تنظیم رونویسی DNA 62متیل ترانسفرازها یا دی متیلازهاها lncRNA (Cکنند. )در نتیجه تنظیم رونویسی ژن عمل می و هیستون

را  هاژنبیان نقش دارند بنابراین  RNAوابسته به  DNA یوندر متیلاس IV/V های رونویسی شده با پلیمرازهایLncRNA (D) گیرند.به کار می

ها با عوامل پیرایش یا پروتئین هاLncRNA (G) دارند. یا سرکوب بیان ژن ارتباطرونویسی برای فعال  عواملها با lncRNA( E,F) کنند.سرکوب می

ها به lncRNA( H)کنند. را تنظیم میlncRNA 63جایگزین  ایشپیرمستقیماً نیز  پیرایشعوامل تعامل دارند.  mRNAبرای تنظیم پیرایش جایگزین 

گر های مداخلهRNA و miRNAساز پیش ها به عنوانlncRNA) (I) کنند.بیان ژن هدف را تنظیم می عمل کرده و miRNA هایجاذبعنوان 

( phasiRNA) گر کوچک فازیهداخلمهای RNA یا siRNAها را برای تولید lncRNAها به نوبه خود miRNA( J. )کنندعمل می( siRNA) کوچک

 
60 Histone-modifying enzymes 
61 chromatin-modifying complexes 
62 Demethylases 
63 lncRNA’s alternative splicing 
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 شوند ومتصل می mRNAها مستقیماً به lncRNA (L) .نقش دارندها به پروتئینبا اتصال  mRNA تخریبها در  LncRNA (K)برند.به کار می

ها قابل ترجمه lncRNA) (M) .شوندرا موجب می mRNAپایداری متصل شده و  mRNAرقابتی به  یا به صورت کنندرا تنظیم می mRNA پایداری

 LncRNAکنند. را تنظیم می mRNAبیان  تعامل دارند و بنابراین RNAترانسفرازها یا دی متیلازهای متیل ها با lncRNA) (Nهستند. ) به پپتیدها

(O)محلیتا اتصال یافته ها ها با پروتئین( .سازی پروتئین را تنظیم کنندP )LncRNA ها باmRNAجمه و بر ترند دار تعاملهاmRNA ها

( R. )متصل می شوند mRNA)فاکتور شروع یوکاریوتی( برای تنظیم ترجمه  (eIFهای شروع ترجمه )ها به کمپلکسLncRNA  (Q)اثرگذارند.

LncRNA شکل  دارندمل تعا پروتئین کنترل فسفوریلاسیون پروتئین، استیلاسیون و یوبی کوئیتیناسیون در سطح پس از ترجمهجهت ها با پروتئینها(

 .(اقتباس گردیده است (You et al., 2019)همکاران  و یوواز مقاله 

Figure 3. Presenting the lncRNAs regulatory procces of at the genome level. (A) lncRNAs interact with histone-modifying 

enzymes in order to triger or suppress gene transcription. (B) lncRNAs cause histone-modification complexes to be activated 

or help them to act as scafolds for multiple histone modifiers genes and regulate their transcription. (C) lncRNAs employ 

DNA methyltransferases or demethylases to adjust the transcription of target gene. (D) Pol IV/V transcribed lncRNAs are 

involved in RNA-dependent DNA methylation, consequently suppressing gene transcription. (E,F) lncRNAs interact with 

transcription factors to regulate gene expression. (G) lncRNAs interact with splicing factors or proteins to activate or 

suppress the mRNA alternative splicing process. (H) lncRNAs act as miRNA sponges that regulate target gene expression. 

(I) lncRNAs can play  as miRNA (mir RNA) or siRNA (small interfering RNAs) precursors. (J) miRNAs target lncRNAs to 

produce siRNA or phasiRNAs (phased small-interfering RNAs). (K) lncRNAs are involved in the mRNA decay by binding 

to proteins causing mRNA decay. (L) lncRNAs is directly bind to mRNA and regulate mRNA stability. (M) lncRNAs can be 

translated to peptides. (N) lncRNAs with RNA demethylases or methyltransferases and control mRNA expression. (O) 

lncRNAs is able to association with proteins to adjust protein localization. (P) lncRNAs involved in mRNAs transcription 

along with mRNA translation. (Q) lncRNAs attached to the translation initiation complex eIF (eukaryotic initiation factor) to 

control translation of the mRNA. (R) lncRNAs control the process of protein phosphorylation, acetylation, and 

ubiquitination at the post-translation level (Zhang et al., 2019) 

 

 DNAظیم متیلاسیون نها در تlncRNA نقش. 2.3

  DNAدر سطح 

است که  یژنتیکی مهماپی تغییر DNAمتیلاسیون 

بیان ژن را تنظیم کرده و را حفظ  64یکپارچگی ژنومی

را  نوکلئوتیدها توالی و ترکیب DNAکند. متیلاسیون می

. دهدقرار میثیر أترا تحت اما بیان ژن  دهدتغییر نمی

 و، DNA مختلف متیلازهای یون توسطتغییرات متیلاس

-فسفات دی استر-)سیتوزین CpGبیشتر در جزایر 

 در متیلاسیونانداز ژن رخ دهد. این راهناحیه گوانین( در 

 
64 Genomic integrity 

و رونویسی  خاموشیتواند منجر به ژن می اندازراهناحیه 

در  DNA. مکانیسم متیلاسیون سرکوب بیان ژن گردد

 DNAمتیلاسیون  است. نپستاندارا تر ازگیاهان پیچیده

ناشی از  ژن رونویسیول با خاموشی در گیاهان در درجه ا

و  IVپلیمرازهای  RNAانجام می شود.  65RNAتداخل 

V مخصوص گیاه ،LncRNA دررا کد و ها RdDM 

 ,.Böhmdorfer et al) (D3کنند )شکل شرکت می

ترانسفرازهای متیل  هاlncRNA. در پستانداران، (2014

66DNA  به کار گرفتههای هدف ژن اندارراهرا برای ،

 
65 RNA interference 
66  DNA methyltransferases 
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)شکل  دنشومی ژن هدف بنابراین منجر به متیلاسیون

C3) در گیاهان، ، اماRdDM  اتتغییربه عنوان نوعی از 

که در درجه اول به دو  شودشناخته می ژنتیکاپی

دو  RNA(، که DCL3) Dicer-like 3 پروتئین اصلی

آرگونات و  ،شکافدمی siRNAرا برای تولید  بلندای رشته

674 (AGO4) که ،siRNA متصل  اهداف خودها را به

 Daxinger et al., 2009; Xie et) ، متکی استکندمی

al., 2004)،مکانیسم  . همزمانRdDM ، در درجه اول به

 Vو ( IV)پلیمراز مراز مخصوص گیاه پلی RNAدو 

 ,Wu et al., 2020; Zhang &  Zhu)ارتباط دارد 

2011). 

lncRNAپلیمراز ی شده باهای رونویس IV  توسط

DCL3  بهsiRNA شوند. تقسیم می نوکلئوتیدی 24های

متصل  AGOپروتئین به  ها متیله هستند وsiRNAاین 

را تشکیل  AGO-siRNAبنابراین کمپلکس  شوندمی

 پلیمراز RNAبا  ی رونویسی شدهاهlncRNAد. ندهمی

V داربست عمل کرده و های مولکول به عنوان

سازی را از طریق مکمل AGO-siRNAهای کمپلکس

و در  عمل کردهمتیل ترانسفرازها  DNAمانند  ،68توالی

)شکل  دنشومی خاموشی رونویسی ژننتیجه منجر به 

D3) (Zhang &  Zhu, 2011) . 

و  در فرآیند تنظیم رونویسی هاlncRNA نقش .3.3

  پسا رونویسی

lncRNA تنظیم رونویسی توانایی دخالت مستقیم در ها

 
67 Argonaute 4 
68 Sequence complementarity 

در تنظیم رونویسی  های مختلفروشبه را دارا هستند و 

-توالیبه  ها به طور مستقیمlncRNAکنند. شرکت می

د. علاوه نکنو رونویسی ژن را مهار می متصل DNAهای 

)عمدتاً ها به طور مستقیم با پروتئین اهنبر این، آ

های و بیان ژنتعامل دارند ( 69فاکتورهای رونویسی

 Feng) (E,F3 کنند )شکلدست را مهار یا فعال میپایین

et al., 2006). 

lncRNAپسا رونویسی تنظیم  ها به طور مستقیم در

mRNA ،در پردازش  به ویژههاmRNAشامل 70ها 

و  ، ترجمه72RNAویرایش  (،AS) 71جایگزین پیرایش

 پیرایش .نقش دارند یعملکرد هایپروتئین انتقال

بیان برای تنظیم مکانی و زمانی  یمکانیسم مهم جایگزین

ی رونویسی هابیشتر ژن. است تنوع پروتئومیایجاد و  ژن

های انسانی سلول( در درصد 95حدود ) شده و کارکردی

 ,.Keren et al) شوندبه صورت انتخابی پیرایش می

2010; Waseem et al., 2022)بسیاری از پروتئین .-

در  74پیرایش عواملو  73RNAبه  متصل شوندههای 

یا  پیرایش . عواملدارندپیرایش نقش یند آفرتنظیم 

 درنتیجهتعامل داشته و  lncRNAد با نتوانمی هاپروتئین

در مقابل  د.نرا تنظیم کن mRNAپیرایش جایگزین 

 پیرایشتواند به طور مستقیم میهم عوامل پیرایش 

 (.G3 د )شکلنرا تنظیم کن lncRNA خود زینجایگ

 
69 Transcription factors 
70 Processing of mRNAs 
71 Alternative splicing, 
72 RNA editing 
73 RNA-binding proteins 
74 Splicing factors 
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lncRNA ،miRNA ها وsiRNAها 

های جاذبها به عنوان lncRNA نقش .4.1

75miRNA  

miRNA ای از دستههاRNA های کوتاه غیرکدکننده

 ها. آندارند نوکلئوتید 25تا  18هستند که طولی بین 

ص مشخ (76ORF) توالی ژنی باز شچهارچوب خوان فاقد

د. نشوها بیان میو به طور گسترده در یوکاریوت بوده

miRNA با هدف ها نقش مهمی در حیوانات و گیاهان

برای  78مهار ترجمهو  77برای برش هاmRNAقرار دادن 

 ,Bartel) ، بر عهده دارندmRNAبیان منفی تنظیم 

2004) .miRNA عملکرد  با یمهم ارتباطهاlncRNA 

ی آیندهااز فر بسیاریدارند و تعامل این دو در تنظیم ها 

ها lncRNAبیولوژیکی نقش دارد. عملکرد بسیاری از 

 79هاmiRNA تنظیم بیان ژن با جداسازی ممکن است

ن اهداف تقلیدی توانند به عنواها میLncRNA. باشد

ها miRNAکه بیان ژن را با رقابت با  )eTMs( 80زادرون

این حالت عمل  (.H3)شکل  ، عمل کنندکندمیتنظیم 

-نامیده می "81miRNA )جذب کردن( کردن اسفنجی"

-های درونRNA هایی با این عملکردlncRNAشود و 

 Thomson) شوندنامیده می )ceRNAs( 82زای رقابتی

&  Dinger, 2016) . مطالعه عملکردlncRNA ها به

به خوبی شناخته  miRNA اط بادر ارتب eTMعنوان 

 
75 miRNA Sponges 
76 Open reading fragment 
77 Cleavage 
78 Translational inhibition 
79 Sequestering miRNAs 
80 Endogenous target mimic 
81 miRNA sponging 
82 Competitive endogenous RNA 

 نسبتاً هاlncRNAدر بین  مکانیسم تنظیمیاین و شده 

starBase ویژه )مانند  83چندین پایگاه داده ساده است.

v2.0 ،miRsponge  وPeTMbase در این زمینه وجود )

اجازه  که به محققان (Karakülah et al., 2016) دارد

در را  miRNAها و lncRNA میان کنشبرهم دهدمی

کرده و مورد بررسی قرار مشاهده ها بر اساس دادهغلات و 

 .دهند

 

سازهای ها به عنوان پیشlncRNA نقش .2.4

miRNAو  هاsiRNAها 

ها miRNAسازهای توانند پیشها میlncRNAبرخی از 

در  RNAو  پردازش کنند را از طریق برش درون سلولی

های هدف را های خاص بیان ژنmiRNAتولید  نتیجه با

 .(Keniry et al., 2012) (I3 )شکل دنکنتنظیم می

  هاmiRNAها به وسیلهlncRNAتنظیم تولید  .3.4

اهداف تقلیدی ها به عنوان lncRNAعلاوه بر اینکه 

miRNAکنند، ها عمل میmiRNA توانند می نیزها

ها را تنظیم lncRNAبه طور غیر مستقیم  مستقیماً یا

هدف اتوانند مستقیماً به عنوان ها میlncRNA. کنند

miRNA توسط فی من صورتبه  بوده وهاmiRNA ها

ها را هدف قرار lncRNAهایی که miRNAد. نوتنظیم ش

گر های مداخلهRNA یا siRNAتوانند می ،دهندمی

را جهت تنظیم بیان ژن ، (phasiRNA) 84کوچک فازی

از خاصی  گروهها phasiRNA(. J3ایجاد کنند )شکل 

RNA 24یا  21 هایاندازهکه در هستند های کوچک 

 
83 Databases  
84 Phased small-interfering RNAs 
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مشتق شده  و RNA سازپیش هایرونوشتز ا نوکلئوتیدی

به صورت  اهآن هستند. کنندههای غیر کداز رونوشت

-های پایین دست عمل میدن ژنترانس در هدف قرار دا

 .(Johnson et al., 2009)کنند 

 

lncRNA و  ، ثباتتخریبای برای واسطهها

 هستندها mRNAمتیلاسیون 

ها و پروتئینغلظت به طور مستقیم بر  mRNAفراوانی 

 ها، فراوانیگذارد. در سلولتأثیر می هاآنکرد عمل

mRNA  ًدو جنبه میزان رونویسی و سرعت از معمولا

توانند ها میlncRNA. قابل بررسی است هاآن فروپاشی

 & Gong) (K3 باشند )شکل 85mRNA بتخریواسطه 

, 2011Maquat ).  86پایداری از طرفیmRNA  به

در فرآیندهای  RNAتعادل بین سنتز و تخریب  دلیل

در  mRNAتنظیم پایداری  است. رونویسی و ترجمه ژن

مختلف و های درجه اول از طریق تخریب پروتئین

العات اخیر گزارش شده است در مطدهد. رخ می نوکلئازها

 mRNAاری د در تنظیم پایدنتوانمی هاlncRNAکه 

 ,.Zhao et al) (L3پس از رونویسی شرکت کنند )شکل

2017). 

، به A6m یا، methyladenosine-6Nاصطلاح 

در ششمین اتم نیتروژن آدنین در  RNAمتیلاسیون 

شود. متیلاسیون هیستون و میگفته  RNAهای مولکول

DNA  در درجه اول نقش مهمی در سطح رونویسی ایفا

 
85 RNA Decay 
86 mRNA stability 

 87RNAدر حالی که متیلاسیون برگشت پذیر  ،کندمی

ی تنظیم ویسروندر سطح پسا  در درجه اول بیان ژن را

ترین تغییرات پسا رونویسی یکی از رایج A6mکند. می

RNAیوکاریوتی بوده و نقش مهمی در تسریع  های

، تمایز سلولی، رشد جنینی و RNA ترجمهمتابولیسم، 

 methyladenosine-6Nپاسخ به استرس دارد. تغییرات 

ر های غیRNAبلکه در بسیاری از  mRNAنه تنها در 

ها نیز انجام lncRNAها و circRNAمله کننده از جکد

 ,.Bravo-Vázquez et al., 2024; Liu et al)می شود 

ها lncRNAتنظیم شده با  A6m. مطالعات تغییر (2013

های اخیر در درجه اول در ها را در سالmRNAرا در 

 (.P3اند )شکل حیوانات گزارش کرده

 

 ات مربوط بهتنظیمها درlncRNA نقش

، پسا ترجمه، جایگیری ترجمهمکانیسم 

 رمزگذاری پپتیدهاها و مکانی مجدد پروتئین

به  RNAو سپس از  RNAبه  DNAتیکی از اطلاعات ژن

 فرآیند رونویسی و ترجمه اطلاعات ژنتیکیپروتئین با 

و  DNAتنظیم ها نه تنها در lncRNA پذیرد.انجام می

RNA  ،بلکه دردر سطوح رونویسی و پس از رونویسی 

ها به . آنکنندنیز عمل می مهار بیان ژن در سطح ترجمه

 ( )فاکتور شروعFeI) 88های شروع ترجمهکمپلکس

 .شوندمیمتصل  mRNAای تنظیم ترجمه یوکاریوتی( بر

 ;Gelaw &  Sanan-Mishra, 2021) (Q3 )شکل

 
87 Reversible RNA methylation 
88 Translation initiation complex 
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., 2010Huarte et al). 89هاترجمه پروتئین اپس راتتغیی 

 شاملات تغییراین است.  90بخش مهمی از پروتئومیکس

، فعالیت، هاپروتئینبعدی سهساختار  دگرگون کردن

است که  دیگرهای مولکولبا ها را آنپایداری و برهمکنش 

بیولوژیک در گیاهان های مختلف تنظیم فعالیت موجب

پیچیده  یفرآیند هارجمه پروتئینت اپس تغییرات .گرددمی

در  اتتغییرنوع از این  20در حال حاضر بیش از  که است

. تغیرات پسا ترجنه ها شناخته شده استیوکاریوت

فسفوریلاسیون، استیلاسیون، یوبی  شناخته شده شامل

شدن  SUMOylationو  کوئیتیناسیون، گلیکوزیلاسیون

ثیرات أترین بر اساس مطالعات انجام شده، مهمت است.

LncRNA ترجمه  اات مختلف پستغییردر ها

 ، یوبی کوئیتیناسیون و استیلاسیونفسفوریلاسیون

یا تشکیل  در تخریب توانندهستند که می هاپروتئین

یند آفرغیرمستقیم و با  ها و در نهایت به صورتپروتئین

های ژن اینبیان میزان  روی هاو ارسال سیگنالبرگشتی 

)شکل  است DNA سطح ها درپروتئین مرتبط با این

R3) (Bond et al., 2011; Bravo-Vázquez et al., 

2024). 

 اتتغییر از شکل رایجیک  91یوبی کوئیتیناسیون پروتئین

 پروتئینی مختلف در سوبستراهایپسا ترجمه است که 

 یوبیکوئیتینکند. را تنظیم میمختلف مسیرهای سلولی 

 پروتئازومهایی را که باید در پروتئین دار کردنعمل نشان

به است سه آنزیم  نیازمند فرآیندی کهرا طی تجزیه شوند 

 
89 Post-translational modification of proteins 
90 Proteomics 
91 Protein ubiquitination 

کننده آنزیم فعال ها شامل. این آنزیمرساندانجام می

به  متصل شونده(، آنزیم E1) 92کویتینیوبی

 94کوئیتین پروتئین لیگاز( و یوبیE2) 93ینکویتیوبی

(E3 .هستند )lncRNA ها عملکردهای مختلفی مانند

فعالیت  برثیر أت کوئیتیناسیون پروتئین ویوبیتنظیم 

 ,.Chordia et al., 2024; Yoon et al) دارند پروتئین

2013). 

lncRNA ها در گذشته به عنوانRNAهایی تعریف می-

کنند، اما با پیشرفت را کد نمی هاشدند که پروتئین

ها نه تنها برای ترجمه lncRNAتحقیقات، برخی از 

استفاده از این  (، بلکه برایM3)شکل  95میکروپپتیدها

میکروپپتیدها برای انجام عملکردهای بیولوژیکی کاربرد 

. (Anderson et al., 2015; Patra et al., 2023)دارند 

و  هاها در تنظیم پروتئینLncRNAرسد به نظر می

های به روش هاآنتعیین محل عمل و همچنین کارکرد 

 ;Peng et al., 2022) (O3)شکل باشند ثر ؤممختلفی 

Röhrig et al., 2002).  

 ندهالعات آیانداز مطو چشم گیرینتیجه

lncRNAکل درصد از 80 ها ncRNA را تشکیل می-

کنند. ایفا می RNAبه عنوان اغلب نقش خود را دهند و 

lncRNAرونویسی، پس از ژنتیکی، ها در تنظیم اپی

 RNAسطوح ترجمه و پس از ترجمه به شکل  رونویسی،

که  علاوه بر این، مطالعات اخیر نشان داده است اثر دارند.

lncRNAپپتیدها را رمزگذاری کنند و بیان د تواننمی اه

 
92 Ubiquitin-activating enzyme 
93 Ubiquitin-binding enzyme 
94 Ubiquitin protein ligase 
95 Micropeptides 



 497 .481-501(، 4)2، 1402غلات،  یوشیمیو ب یوتکنولوژیب /یو ساعدموچش یسهراب
 

بررسی مطالعه و  تنظیم کنند. یژن را به شکل پپتید

تواند در گیاهان می lncRNAهای عمل مکانیسم

تحقیقات  راهنمایی جهت فراهم سازی زیرساخت برای

بودن  ترو به دلیل کم آورد فراهم را آیندهکاربردی و مفید 

ها، مطالعات بیشتر جهت ناطلاعات در مورد آمیزان 

به های گیاهی lncRNA زیستی عملکردهای شناسایی

ها به lncRNA .رسدنظر می بهضروری ویژه غلات 

های ها و پروتئینها با ژنآن بلکه ،کنندتنهایی عمل نمی

-بسیار پیچیده با استفاده از مسیرهایدیگر تعامل داشته 

توان شده میمطالعات انجام . بر اساس کنندعمل می ای

ها به طور مستقیم یا lncRNA عنوان کرد که

نویسی و ترجمه روو به صورت تعاملی روی غیرمستقیم 

 یمشارکتنظارت و ی ساده از طریق مسیرهای نظارت هاژن

زمینه تحقیقات  دارند.ثیر أتی تنظیم مختلفدر سطوح 

lncRNAهای در حال ها نیز به سرعت به لطف فناوری

، CRISPR/Cas9 ،RNA pull-downتوسعه مانند 

RIP ،ChIP  وChIRP  که به درک عملکردها و

، در حال اندها کمک کردهlncRNAهای عمل مکانیسم

در گیاهان  زیادی های تجربیتکنیک اخیراًگسترش است. 

های عملکردها و مکانیسمتا حد زیادی به مطالعه 

lncRNAکنند. با ترکیب این کمک می انگیاه ها در

ها و ویژگیهای آینده ها با سایر فناوریاوریفن

ایی قابل درک و شناسبیشتر ها lncRNAعملکردهای 

کلی برای دیهی است که هیچ عملکرد ب خواهد بود.

lncRNA تنها از طریق مطالعات بلکه  ،وجود نداردها

-از عملکردهای آنتوان به درک معناداری خاص می موارد

 ررسی و مطالعهبت جه بنابراین، دست یافت.ها 

lncRNA عناصر تنظیم ها را به عنوان توان آننمیها

زیرا  ،کرد بندیطبقه رت جداگانهو به صو مستقلکننده 

 باعث محدود شدن دید پژوهشگران در ارتباط با این امر

مطالعه  .ها می شودآنهای درک عملکردها و مکانیسم

LncRNAند ها در غلات محدودتر از گیاهان مدل مان

این گیاهان، به ر آرابیدوپسیس است و پیچیدگی ژنومی د

های ژنی این اد گروهبه دلیل بالا بودن تعد (گندم ویژه

با توالی  در حال حاضر محدودیت را بیشتر کرده است.

های توالی یابی از نوم غلات و پیشرفت روشژشدن ابی ی

ها در حال حدودیتمتاحدودی این  RNA-Seqجمله 

رسد که تعداد زیادی از چنین به نظر می وکاهش است، 

 به سمت شناسایی و یافتنمطالعات ژنومی در گیاهان 

مشخص گردیده  هاآنکه اهمیت ها RNAعملکرد این 

گردد معطوف گردد. در چنین شرایطی پیشنهاد میاست 

که محققین کشور نیز مطالعات علمی خود را در این 

پیشبرد اهداف افزایش زمینه هدایت کرده و با این کار به 

کمبود  به ویژه در شرایط کیفیت و تولید غلات در کشور

کمک  ،کنده کشور را تهدید میآب و تنش خشکی ک

 .نمایند.
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