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Extended abstract 

Introduction 

Saffron (Crocus sativus L.) is not only one of the most expensive food products in Iran and globally but also holds 

a special place among Iran's export commodities and industrial goods. Since saffron is propagated only through 

corms, preventing corms from fungal infections and other devastating pathogens is crucial to maintaining corms 

quality and increasing the saffron yield. Hence, investigating the genetic mechanisms associated with the response 

of the saffron plant to fungal pathogens such as fusarium corm rot (Fusarium oxysporum) is of great importance. 

Given that plants express a wide range of resistance genes to respond to pathogens, studying the role of genes 

associated with the Pattern-Triggered Immunity (PTI) pathway, such as LysM-RLKs genes, is crucial. To this end, 

studying the transcriptome of saffron corms infected with the pathogen Fusarium oxysporum may help identify 

genes belonging to the RLP and RLK gene families. In the present study, the transcriptome of saffron corms 

infected with the Fusarium oxysporum was analyzed to identify genes within PTI pathway. This study aimed to 

analyze the expression of key genes exhibiting differential expression, as identified through RNA-seq analysis, 

using real-time RT-qPCR. 

Material and methods 

In this study, transcriptome sequencing data were analyzed to examine the gene expression profiles across various 

saffron tissues, including the pistil, leaf, petal, stamen, stigma, apical and lateral buds, as well as corms infected 

with Fusarium oxysporum. Next, following quality control of the raw sequence data, reads were processed using 

CLC Genomics Workbench software with default parameters. This involved trimming to remove adapter 

sequences, filtering out low-quality reads, and eliminating low-quality base pairs from the reads. To identify the 

members of the RLK and RLK gene families, first, the nucleotide sequences of such genes from Arabidopsis 

thaliana were retrieved and used to BLAST+ local transcriptomic data. Recovered BLAST hits were manually 
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examined and checked by the Pfam database to ensure the family membership of identified genes. Plus, CDD 

database was also used to find conserved domains. The expression values of genes were calculated on the 

Transcripts Per Million scale in different tissues and differential expression analysis was performed. Finally, cluster 

analysis and heat map graphs were generated to group the genes for different treatments. Following visual and 

expert evaluations of infected saffron corms with Fusarium oxysporum, RNA was extracted from Fusarium-

infected and control corms. Quantitative analysis of total RNA was conducted by measuring optical density at 260/ 

280 nm using a Nanodrop Ultraviolet Spectrophotometer. RNA integrity was evaluated by electrophoresis on 1% 

(w/v) agarose gel and visualization under UV light. Additionally, two genes from the RLP and RLK families were 

selected to validate transcript RNA-seq deferentially expressed genes using qRT-PCR. 

Result and discussion 
A total of 45 genes encoding PTI pathway receptors were identified in the saffron transcriptome, with 40 and 5 sequences 

belonging to the RLPs and RLKs families, respectively.  Also, the highest (15 motifs) and the lowest (2 motifs) number of 

conserved motifs was found in contig_58591 and seven different contigs, respectively. The heat map generated from the in 

silico expression profiling of differentially expressed genes (DEGs) demonstrated that the identified genes were categorized 

into two distinct groups. Contig 41583 and contig 61879 were clustered together in one group, while the remaining 

sequences were distributed across different groups. The expression analysis of main RLPs and RLKs genes showed that 

contig 41583 from RLK and contig 61879 from RLK families exhibited the highest expression in the saffron stigma and 

corms, respectively. Furthermore, the expression of the selected genes in the infected corms significantly increased 

compared to that of the control healthy corms. Additionally, qRT-PCR analysis involving genes encoded by contig 41583 

and contig 61879 indicated that a higher expression in corms was found after 72 hours post-infection. Overall, the results 

of the present study suggest that RLK proteins play a crucial role in response to fungal infections, particularly due to the 

presence of the LysM motifs. 

Conclusion 

Since LysM motif binds to chitin oligomers of fungal cell walls of certain fungi and oomycetes, it triggers plant immune 

responses. The findings of this study imply that RLPs and RLKs expression analysis provide important insights into the 

specific nature of the plant-pathogen interaction and offer a deeper understanding of the PTI pathway. 

Keywords: Innate immunity, Chitin, Fusarium, Pattern-Triggered Immunity 
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ده یچک 

بلکهدیآیشمار مبهجهان    ایران و  یمحصولات کشاورز  ارزشمندتریناز    یکیتنها  نه(  .Crocus sativus Lزعفران ) گاه یجا  ، 

از   یریجلوگ   ،رونیااز    گیردمیتکثیر این گیاه از طریق بنه صورت  دارد.    رانیا  یو صنعت  یمحصولات صادرات   نیدر ب  یاژهیو

برا  یچالش  ،هامارگری ب  بازعفران    یهابنه  یآلودگ  ک   یمهم  محصول    ت یفی حفظ  عملکرد  بررسی    بنابراین،.  است   زعفرانو 

گیاهژنتیکی  های  سازوکار واکنش  به  از جمله    هایبیمارگربه    زعفران  مربوط  فوزاریومیعامل  قارچی  زعفران   پوسیدگی  بنه 

(Fusarium oxysporum)  ، های مقاومت  با توجه به اینکه گیاهان برای دفاع از خود طیف وسیعی از ژن  . بسیار حائز اهمیت است

خانواده  های همانند ژن PTI  (Pattern-Triggered Immunity: PTI) های مربوط به مسیرکنند و در این بین، نقش ژنرا بیان می

LysM-RLK  های زعفران آلوده به بیمارگر بنهترنسکریپتوم    مطالعه  نای  در  رو؛ از ایناست   مهمها بسیار  در مقاومت به بیمارگر

Fusarium oxysporum  یژن  هایخانوادههای متعلق به  به منظور شناسایی و بررسی ژن  RLP    وRLK  ،  .مورد مطالعه قرار گرفت

40تعداد    نیکه از ا دندشناسایی شزعفران    پتومیدر ترنسکر  PTIمسیر    (Receptorsهای )گیرنده  کدکننده  ژن  45  در مجموع،

بودند.   RLK  (Receptor-like kinases)خانواده  متعلق به    توالی   5و    RLP   (Receptor-like proteins)  خانوادهتوالی متعلق به  

و Contig-41583  (RLP  )یهایمربوط به توال  ب یترتهب  انیب   نیشترینشان داد که ب  یژن  هایخانواده  نیا   یاعضا  انیب  یبررس

Contig-61879  (RLK  ) های آلوده در نمونهها  داری این ژنافزایش بیان معنی  همچنینزعفران بود.    ازیکلاله و پ  یهادر بافت

( Contig-61879و    Contig-41583)   های انتخاب شدهسنجش بیان ژن  ج ینتا  ، علاوه بر این  .دنسبت به نمونه شاهد مشخص ش 

ساعت    48  مارینسبت به تپس از آلودگی  ساعت    72  ماریدر ت  مورد بررسی  یهانشان داد که ژن  qRT-PCR  روشبا استفاده از  

عملکردی حیاتی    LysMبه دلیل وجود موتیف    RLKهای  دهد که پروتئیناین مطالعه نشان می   های. یافتهاندداشته  یبالاتر  انیب

ها و  قارچدیواره برخی  های  ی یا کیتینیایهای باکترگلیکانوپپتیدبه    LysMموتیف  اتصال  در تعامل بین زعفران و بیمارگر دارد.  

روابط  درک ماهیت اختصاصی  در  های این مطالعه  کلی، یافتهطور  به.  شودهای ایمنی گیاه میتحریک پاسخ  سبب   هااوومیست 

.مفید باشد PTIتواند در شناخت مسیر ایمنی و گیاه حائز اهمیت بوده و میبیمارگر  بین

PTIمسیر ایمنی ، فوزاریوم، نی تیک ی،  ذات ایمنی :واژگان کلیدی 

nazarian.f@lu.ac.ir، آدرس پست الکترونیکی: نویسنده مسئول *
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 مقدمه

به   ،چندساله  گیاهی  (.Crocus sativus L) زعفران   متعلق 

یاهان  گ   ترینمهمیکی از   و  (Iridaceae-زنبقییان )  خانواده

است   جهان  و  ایران   ;Golmohammadi, 2014)دارویی 

Sohrabi et al., 2020).    بسیار بالای این گیاه    داروییارزش

متابولیت به وجود  همچون ثانویه  های  دلیل  ارزشمندی 

و سافرانال پیکروکروسین  که    کروسین،  آناست  در ها  از 

می استفاده  وفور  به  دارویی  و  غذایی    شود صنایع 

(Frusciante et al., 2014; Mentis et al., 2021)  .  با وجود

سطح زیرکشت  بالای این گیاه،  اقتصادی و دارویی  ارزش  

به رخداد  دلیلزعفران  و    هایتنش  افزایش  زیستی  متعدد 

  کاهش چشمگیری داشته است  های اخیردر سال  زیستیغیر

(Frusciante et al., 2014; Mentis et al., 2021) . 

ی باکتریایی و قارچی از عوامل تأثیرگذار بر رشد، هاگربیمار

. در میان باشندعملکرد و میزان تولید محصول زعفران می

زعفرانبیمارگر بنه  پوسیدگی  مختلف،  از    های  حاصل 

محدودیت    ، Fusarium oxysporum  بیمارگر  اصلی  عامل 

 هک  (Gupta et al., 2021)  تولید زعفران گزارش شده است 

عملکرد  نه کاهش  باعث  سطح   اه یگ   نی اتنها  واحد  در 

  بنه عنوان    بهبعد زعفران را    نسل  ی هابنه  دیبلکه تول  ،شودیم

 Bhagat et al., 2022a; Lu)دهدیم قرار ریثأت تحت  یبذر

and Tsuda, 2021; Mansotra et al., 2023).   

است که    ییک قارچ انگل  Fusarium oxysporumبیمارگر  

بر میزبان  گیاهان  عوامل  با  از  یکی  و  دارد  همکنش 

ی در  پوسیدگی فوزاریومهای  موسوم به بیماری  های بیماری

زعفران  ,.Joshi, 2018; Steinkellner et al)  است   بنه 

2008; Thrane, 1990; Williams, 1996)قارچ این  ها  . 

به گیاهان    مورد نیاز خود،  دست آوردن مواد مغذیبرای به

را  های مولکولی  مکانیسم  این رو،از    ؛وابسته هستندمیزبان  

 دهدمی را  اهانیگ به ورود  امکانها به آناند که  توسعه داده

(Taghikhani et al., 2018).   ماندگاری   ییتوانادلیل  به  

قارچ  مدتطولانی وجود    به   این  خاک،  در  خفته  حالت 

کنترل میزبان،  وسیع  طیف  و  چندساله  عامل  این    میزبان 

زعفران  بیمارگر   کشت  است در    . (Joshi, 2018)  دشوار 

مبتنی  سیستم مدیریت بیماری قارچی غالباً در درجه اول،  

قارچ از  استفاده  به  کشبر  بعد  وهله  در  و  شیمیایی  های 

است. با این حال،   بیماری متکیهای مقاوم به  گونه  بهنژادی

قارچ از  مداوم  فزایندهبههای شیمیایی  کشاستفاده  ای  طور 

ها را  کشمحیط زیست را تهدید کرده و مقاومت به قارچ

است بیمارگردر   داده  افزایش  گیاهی   ,.Fan et al)  های 

و    بنابراین،  ؛(2017 بهینهشناخت  ازاستفاده  ظرفیت    تر 

های بهنژادی با هدف مقابله  ژنتیکی گیاهان مقاوم در برنامه

به گیاهی  بیمارگرهای  مختلف  انواع  بیمارگرهای  با  ویژه 

 قارچی مورد توجه قرار گرفته است. 

های  کارراه  عنوان موجوداتی ساکن در طی تکاملبه  گیاهان

انتقال را برای ایجاد ایمنی و همچنین  ی  اپیچیدهمولکولی  

به هسته سلول و به دنبال آن همه پیکر از محل آلودگی  پیام  

و از این طریق بقای خود را در مواجه    انددادهتوسعه  خود  

بیمارگر انواع  نمودهبا  تضمین  گیاهی   Abedi et)  اندهای 

al., 2021; Nürnberger and Kemmerling, 2006). 

گیرندهبیمارگرحمله  تشخیص   توسط    مولکولی   هایها 

سلولغدر    موجود پلاسمایی  گیاهیشای  جمله های  از   ،

بیمارگر با  مقابله  مهاجمراهکارهای  است    های 

(Fallahzadeh, 2018)هایی  ، در واقع پروتئینها. این گیرنده

ها را شناسایی  ای از میکروبهای ویژهمولکول  هستند که

و   آن  کرده  از  و  پیامپس  تولید  را  سلولی  داخلی  های 

میواکنش شروع  را  دفاعی   ,Fallahzadeh)   کنندهای 

به  توان  را میهای ایمنی گیاهان  گیرندهطورکلی،  به   .(2018

گروه نوکلئوتید  هایگیرندهشامل    دو  به  شونده  ی  متصل 

لوسین   حاوی از  غنی   Nucleotide binding)  تکرارهای 

leucine-rich repeat receptors: NLRs)  های و یا گیرنده  

( الگو    ( Pattern recognition receptors: PRRsشناسایی 

گیرنده  .کردبندی  طبقه اساس،  این   PRR و NLR هایبر 

آنالوگبه ژنعنوان  بیماری    مقاومت  های های  به 

(Resistance gene analogs: RGAs  )می .  شوندشناخته 

برابر  عنوان  به  PRR  گروه  هایگیرنده در  دفاع  خط اصلی 

شبه    هایگیرندهبه دو گروه    که شوندمحسوب میها  بیمارگر

و یا شبه RLPs  RLPs  (Receptor-like proteins  )  پروتئینی

بندی طبقهRLKs  (like kinases-Receptor  )  کاینازی  

 ,Antolín-Lovera et al., 2012; Lu and Tsuda)  شوندمی
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2021; Yu et al., 2017).  شبه کایناز هایگیرنده RLKs   یک

عضو در    610که  هستند  خانواده بزرگ پروتئینی در گیاهان  

و   دارند   1100آرابیدوپسیس  برنج  در   ,.Shiu et al)   عضو 

ن کیناز داخل سلولی، یک  می شامل یک د ها  گیرنده . این  ( 2004

غشا ن  می د  از  د   ء گذرنده  یک  همچنین  سلولی  مین  و  خارج 

  ، د ن دخالت دار   پیام که در انتقال    هستند متصل شونده به لیگاند  

 ,.Li et al)   هستند داخل سلولی    دمین فاقد   RLPs در حالی که 

سلول   مین د   . ( 2014 با    ی مولکول   ی ها الگو   ی خارج  مرتبط 

را  PAMP-Triggered Immunity-Pti: PAMP)   بیمارگر   )

های خاص به  به محض اتصال مولکول   و   د ن ده ی م   ص ی تشخ 

RLPs/RLKs   سریعی مانند تولید انواع اکسیژن فعال    های پاسخ

 (Reactive oxygen species: ROS و به ) سازی  دنبال آن فعال

واسطه کینازی  به  شونده  فعال  ) ی  های  -Mitogenمیتوژن 

activated protein kinase: MAPK  برای مقابله با حمله و )

می  صورت  بیمارگر   ,Meng and Zhang)   گیرد گسترش 

2013; Qiu et al., 2015 ) .   

  ، کیتین توان به  گر میرهای مرتبط با بیمامولکولاز مهمترین  

فلاژلین، ،  (Lipopolysaccharides: LPS)  ساکاریدلیپوپلی

ی  موجود در دیوارهها گلوکان، پپتیدوگلیکان و ارگوسترول

نمود  هابیمارگرسلولی    Nürnberger and)  اشاره 

Kemmerling, 2006; Zipfel, 2014)  .های کینازی  گیرنده

دمین دارای  گیاهان  که    هایدر  است  مشخص  وظایف  با 

نوع   به  توالی  RKs/RLKsبسته  موجود،  دمین  تعداد   ،

آندمین قرارگیری  محل  گاهی  و  طول  به  ها،  نسبت  ها 

است.  متفاوت  از    یکدیگر  اندکی  همRLKتعداد   چون ها 

 Lysin Motif)  موتیف لیزینحاوی    ،شبیه کاینازیگیرنده  

Receptor-Like Kinases: LysM-RLKs  )  ساختمان  در

از  آزاده شده  کیتین  به مولکول  اتصال  خود هستند که در 

  (Li et al., 2021). ها نقش داردبیمارگردیواره 

اقتصاد  مهم زعفران  جایگاه    بهبا توجه   و رقابت   ایراندر 

  این محصول درهای تولیدکننده  شدید بین تعدادی از کشور

جهانی،  بازار و  های  عواملشناسایی  بر    بررسی  تاثیرگذار 

ارزشمند   محصول  این  کیفی  و  کمی  مناطق  عملکرد  در 

است   زعفرانکشت  ی  عمده اهمیت   ,Khaledi)  حائز 

بررسی  ؛(2020 و  شناسایی  در ژن  بنابراین  درگیر  های 

جمله   از  قارچی  بیمارگرهای  به  زعفران  گیاه  واکنش 

نقش    ی که ی جا های فوزاریومی بسیار مهم است. از آن بیمارگر 

القا   LysM-RLKژنی  خانواده   مقاومت در گیاه زعفران    ء در 

است  این   ؛ ناشناخته  مطالعه  رو  از  این  پیاز  ترنسکریپتوم  در 

مورد بررسی قرار گرفت تا  گر فوزاریوم  زعفران آلوده به بیمار 

در مقابله با بیمارگر    LysM-RLKنقش اعضای خانواده ژنی  

Fusarium oxysporum   گردد   مشخص . 

 ها  مواد و روش
دادهجمع پردازش  و  ترنسکریپتومی:  آوری  این های  در 

داده از  از  هایمطالعه  بنه  توالی  حاصل  ترنسکریپتوم  یابی 

به   آلوده  دو ،  Fusarium oxysporumزعفران  از  حاصل 

)  باگاتآزمایش   همکاران  و  Bhagat et al., 2022aو   )

استفاده (  Darvishian et al., 2022درویشیان و همکاران )

این،  علاوه.  شد دقیقبهبر  بررسی  بیان  منظور  تغییرات  تر 

شده،  ژن شناسایی  تردادههای  های  بافت سکریپتومی  نهای 

، برگ، پرچم و کلاله، برگ، گلبنهمختلف زعفران شامل  

دریافت و    NCBI  از پایگاهجوانه اپیکال، جانبی و انتهایی  

 . قرار گرفت استفاده  مورد 

   افزارنرم خام از   های کوتاهخوانش به منظور بررسی کیفیت 

FastQC   (  0.11.6نسخه)  انجام فرآیند استفاده شد. برای 

های  مانده در توالیشامل حذف توالی آداپتور باقی  تریمینگ

 Phred scoreهای با کیفیت پایین )با میانگین  موجود، توالی

از   توالی30کمتر  نوکلئوتید(،  بالای  میزان  با  های  های 

( نشده  توالیNخوانش  و  از  (  کمتر  اندازه  با    100های 

)نسخه    CLC Genomics Workbench  افزارباز از نرمجفت 

استفاده شد.20 تمیز  )اسمبلی( خوانشبندی  سرهم  (  های 

( افزار  clean readsشده  نرم  از  استفاده  با   )CLC 

Genomics Workbench    فرض  های پیشپارامتربر اساس

   انجام شد.

منظور شناسایی  به:  RLK  ژنی   ی شناسایی اعضاء خانواده

  و   پروتئینی   توالی ابتدا    RLK  ژنی  هایخانوادهاعضای  

اعضای این  های شناخته شده  مهمترین ژن مرتبط با    نوکلئوتیدی 

ترازی  پس از هم   شدند.   بازیابی Arabidopsis   گیاه   در  خانواده 

های دریافت  و به دست آوردن توالی مورد توافق برای توالی 

از   جهت    tBLASTnشده،  زعفران  بنه  بیانی  پروفایل  علیه 
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استفاده  های متعلق به این خانواده در زعفران  شناسایی توالی 

  یافتن   برای   MEME 5.0.5  الگوریتم   از شد. همچنین در ادامه  

های  از صحت توالی   بیشتر   برای اطمینان   و   های حفظ شده دمین 

پایگاه  از  استفاده شد   CDD  شناسایی شده  از  با    . نیز  استفاده 

  اتصال  وضعیت قرار گرفتن موتیف TMHMM   پایگاه برخط 

بر  علاوه بررسی شد.    ء نسبت به غشا   سلولی   خارج   لیگاند   به 

تجزیه و  های شناسایی شده بر اساس  این توالی پروتئینی ژن 

.  قرار گرفتند بندی  طبقه   مورد  بررسی و   Pfamموتیف    تحلیل 

با  شناسایی شده    و نوکلئوتیدی   های پروتئینی توالی  ، در نهایت 

 همردیف شدند.   CLUSTAL Wاستفاده از الگوریتم  

پس  :  RLKو    RLP  یژن های خانوادهبررسی بیان اعضاء  

نقشه مرجع  خوانش  یابیاز  علیه  شده  تمیز  های 

شده ساخته  مقادیرترنسکریپتومی  ژن  ،  شناسایی  بیان  های 

مقیاس در  در TPM (Transcripts Per Million  ) شده 

مختلف بافت  شد.  های  از    محاسبه  بیان  کمیپس  سازی 

توالیژن مقادیر  ها،  با  مساوی  یا  تر  بزرگ  FC2Logهای 

های با بیان  ژنعنوان  به  05/0تر از  کوچک  FDRو    |1±|

( شدند.  DEGsافتراقی  شناسایی  نهایت  (  منظور  بهدر 

ژنگروه تیمارهایها  بندی  از    در  مطالعه،  و مورد  تجزیه 

خوشه بر  به  ای تحلیل  مبتنی  حرارتی  نقشه  ترسیم  همراه 

 استفاده شد. Log(TPM+1)مقادیر 

 Crocus) زعفران   های بنه :  عفران های ز عفونی بنه تهیه و ضد 

sativus L.  ) سپس و    ه ی ته   مشهد   مزارع کشت زعفران در   از  

مدت یک دقیقه در  به ها  ابتدا بنه   بدین منظور عفونی شدند.  ضد 

سه مرتبه با آب  سپس  درصد ضدعفونی و    70محلول اتانول  

سترون  شدند   ، مقطر  آن  شستشو  از  پس  محلول  بنه   و  در  ها 

سدیم   ضد   3مدت  به درصد    1/ 5هیپوکلرید  و  دقیقه  عفونی 

 شدند. با آب مقطر شستشو داده  سپس  

بنه مایه  به    قارچ از جدایه  :  های زعفران زنی قارچ فوزاریوم 

ladioliGFusarium oxysprum f. sp.     اسپور در    610با غلظت

منظور اعمال تیمار،  به ها استفاده شد. زنی بنه لیتر برای مایه میلی 

استریل، ابتدا   سوزن  نوک  از  استفاده  تلقیح    با  برای  منافذی 

لیتر از محلول  میکرو   5  مقدار   سپس   سوسپانسیون قارچ ایجاد و 

شایان ذکر  ها تزریق شد.  توسط سرنگ به بنه سوسپانسیون قارچ  

نمونه  در  مقطر های  است  آب  از  استفاده شد.    استریل   شاهد 

در سه تکرار جداگانه در ظروف    شاهد و  تیمار  گروه    های بنه 

درجه    28  با دمای در انکوباتور  سپس    و شدند  قرار داده    ای شیشه 

ساعت    72و    48،  0ی  ها در زمان شدند.    نگهداری   گراد سانتی 

 انجام شد.   برداری پس از اعمال تیمار نمونه 

  برخی از  ان ی ب  ی بررس جهت : cDNAو سنتز  RNAاستخراج 

آلوده  های زعفران  از بنه   RLKو    RLP  ی ژن   ی ها خانواده   های ژن 

بنه   شده  قارچی(، و  آلودگی  از  )عاری  شاهد  استخراج   های 

RNA    و سپس سنتزcDNA   برای استخراج  صورت گرفت .

RNA    ترایزول )شرکت   محلول از NEB   به شماره(T2010S    و

  و کمیت   کیفیت   نامه شرکت سازنده استفاده شد. مطابق شیوه 

RNA    الکتروفورز  - استفاده از ژل )یک درصد( با  استخراج شده

RNA   260و    280به    260  های موج اسپکتوفتومتری در طول    و  

به منظور حذف آلودگی  گرفت.  مورد بررسی  نانومتر    230به  

نمونه   DNAاحتمالی   آنزیم  ژنومی موجود در  از    DNaseIها 

شرکت   cDNA سنتز از کیت    cDNAجهت سنتز  استفاده شد.  

 .استفاده شد نامه شرکت سازنده  سینا کلون مطابق با شیوه 

انتخاب  های  کننده ژن توالی ناحیه کد ابتدا  :  ها طراحی آغازگر 

سپس    و استخراج    گذاری شده ترنسکریپتوم سرهم از فایل    شده 

های مذکور  ها برای تکثیر بخشی از ژن به منظور طراحی آغازگر 

مشخصات  (  6)نسخه    AlleleIDافزار  نرم از   شد.  استفاده 

 نشان داده شده است.   1های طراحی شده در جدول  آغازگر 

 

 qRT-PCRدر واکنش  ی مورد استفادههاتوالی و دمای اتصال آغازگر نام، - 1جدول
Table 1. Name, sequence and annealing temperature of primers used in qRT-PCR reactions 

 ی قطعه تکثیر طول
Amplicon size  

 C°)دمای اتصال ) 
Tm (°C) 

 (ˊ 3 →ˊ 5) توالی آغازگر 

Sequence (5'-3') 
 آغازگر
Primer 

118 bp 
56.3 F: CATTATGTCGTCCTTCCAA 

R: AACTCCAGAGGCTATGAA 
RLKs 

104 bp 
57.9 F: ATCAAGCGGTTCTACAAG 

R: CAGTATCCGACCAGAGTA 
RLPs 

171 bp 
57 F: TGAACCATCCAGGACAGATTG 

R: TCTTAACCATACCAGCATCACC 
elf1-α 
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: qRT-PCRهای منتخب با روش  بیان ژن بررسی الگوی  

ژن  برای بیان  منتخب،بررسی  روش    های    qRT-PCRاز 

 SinaSYBR  . برای انجام این واکنش از کیت استفاده شد

Blue IIS-qPCR Mix,2x  ش استفاده  سیناکلون  . دشرکت 

  25نیاز جهت انجام واکنش در حجم  مورد  ترکیب و مقادیر  

شامل    Master Mix( 2x ،  1)  میکرولیتر   12/ 5میکرولیتر 

میکرولیتر آب عاری   8،  و برگشت  میکرولیتر آغازگر رفت 

و   نوکلئاز  واکنش  cDNAمیکرولیتر    2/ 5از  و  در  بود  ها 

گرفت.    Qiagenشرکت    Rotor-Gene Qدستگاه   انجام 

  سازی اولیه واسرشته  شامل  هابرنامه حرارتی جهت تکثیر ژن

چرخه    35؛  دقیقه  10مدت  به گرادسانتیدرجه    95در دمای  

  15به مدت    گراد سانتی درجه    95سازی در دمای  شامل واسرشته 

این مرحله    دمای ) ثانیه    20مدت  به ها به الگو  ثانیه، اتصال آغازگر 

و برای هر    1بر اساس جدول    از چرخه بسته به ترکیب آغازگر 

گراد  درجه سانتی   72و بسط در دمای    ( متغیر بود جفت آغازگر  

در این آزمایش ژن کنترل داخلی  ثانیه انجام شد.    30به مدت  

elf1-   ها استفاده شد سازی مقادیر بیان ژن جهت نرمال   (Livak 

and Schmittgen, 2001 ) .  این آزمایش در سه تکرار زیستی و

های حاصل از  تجزیه و تحلیل داده   انجام گردید. تکرار فنی    دو 

افزار  نرم  از  استفاده  با   Microsoftو    LinRegPCR  آزمایش 

Excel    انجام شد  ( 2020)نسخه. 

 و بحث   جنتای

زعفرانسرهم ترنسکریپتوم  نوپدید  بندی  سرهم:  بندی 

های تریم  پروفایل بیانی زعفران با استفاده از ادغام خوانش

منجر    CLC Genomics Workbench  شده با استفاده از نرم افزار 

. همچنین  ( 2)جدول    توالی منحصر به فرد شد   63326به ایجاد  

 . گردید محاسبه    Mb  65 /64حجم کل پروفایل بیانی زعفران  

نشان داد که    NRشده علیه پایگاه    نتایج بلاست اسمبلی ساخته 

 E-value ≤ 1.0با حد آستانه    رونوشت  درصد(   55/ 89)   35394

E-5 رکورد مشابه در پایگاه   ، دارایNR    بودند. همچنین نتایج

بلاست اسمبلی در مطالعه حاضر نشان داد که زعفران بیشترین  

( و پس از  Asparagus officinalisمارچوبه ) گیاه شباهت را با  

 . ( 1( دارد )شکل  Phoenix dactyliferaبا نخل )   آن 

خانواده  اعضای  ژنی  شناسایی  نتایج  :  RLKو    RLPهای 

  5و    RLPکننده  توالی کد   40حاضر منجر به شناسایی    ه مطالع 

کدکننده   بیشترین    RLKتوالی  بیانی زعفران شد.  پروفایل  در 

  contig_58591( مربوط به توالی با شناسه  دمین   15)   دمین تعداد  

توالی مشاهده  چندین  ( در  دمین   2)   دمین بود و کمترین تعداد  

  ی دارا  RLK  ی کننده کد   ی ها ی توال  ی تمام . ( 4و    3 ول ا )جد  شد 

)   ف ی موت  ا LysM-RLKلیزین    ی سلول   خارج   گاند ی ل   به   تصال ( 

  اتصال   ف ی موت   RLPsکننده  کد   ی ها ی توال   همه   که ی در حال   بودند 

 . د ن نداشت   ی سلول   خارج   گاند ی ل   به 
 

 مرجع ترنسکریپتومی زعفران های خوانش شده دادهکمیت و کیفیت  ای ازخلاصه -2جدول 
Table 2. A summary of the quantity and quality of read data of saffron transcriptome reference 

 هاپارامتر

Parameters 
 ارزش 
Value 

 تعداد رونوشت 
Number of transcripts 

63326 

 ترین نوشت )نوکلئوتید( اندازه کوتاه 
Size of the smallest transcript (nt) 

200 

 ترین نوشت )نوکلئوتید(اندازه بلند 
Size of the largest transcript (nt) 

16256 

 تعداد نوکلئوتید 
Number of bases 

64651404 

 ها )نوکلئوتید( میانگین طول رونوشت
Mean length of the transcripts (nt) 

1020.93 

 کیلو باز  10های با طول بیشتر از  تعداد رونوشت 
Number of transcripts greater than 1kb 

23146 

 های شامل قاب خوانش بازرونوشت تعداد 
Number of transcripts with ORF 

22388 

N90 482 
N70 935 
N50 1413 
N30 2100 
N10 3571 

 )درصد(  GCمحتوای 
GC (%) 

43.36 
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 زعفرانبنه ترنسکریپتوم  بابا همولوژی بالا  گیاهی  هایتوزیع فراوانی گونه -1شکل 

Figure 1. Frequency distribution of species with high homology to saffron corm transcriptome 
 

 زعفرانبنه  پتومیشده در ترنسکر ییشناسا  RLP یهایتوال -3جدول 
Table 3. RLP sequences identified in the saffron corm transcriptome 

 نام

Name 

 شناسه 
ID 

 نوع
Type 

 هاموتیف تعداد 
No. of motifs 

 Eارزش 

Value E 

 هاتعداد اسیدآمینه 
No. of amino acids 

 تعداد دمین غشایی
No. of the membrane domain 

CsRLP1 contig_40963 RLP 5 5.78E-61 539 1 
CsRLP2 contig_35098 RLP 6 1.96E-60 360 0 
CsRLP3 contig_44279 RLP 5 2.27E-57 595 2 
CsRLP4 contig_11034 RLP 2 3.01E-56 410 0 
CsRLP5 contig_2435 RLP 3 5.05E-53 309 0 
CsRLP6 contig_59494 RLP 4 1.04E-45 455 2 
CsRLP7 contig_45995 RLP 6 6.94E-39 755 1 
CsRLP8 contig_10774 RLP 6 8.73E-39 394 0 
CsRLP9 contig_18234 RLP 6 2.11E-35 540 0 

CsRLP10 contig_58963 RLP 6 2.78E-35 593 1 
CsRLP11 contig_15305 RLP 2 5.23E-33 424 0 
CsRLP12 contig_41583 RLP 3 1.23E-56 182 0 
CsRLP13 contig_15305 RLP 2 4.70E-43 424 0 
CsRLP14 contig_19084 RLP 2 2.05E-40 246 0 
CsRLP15 contig_27718 RLP 3 1.65E-39 655 3 
CsRLP16 contig_53132 RLP 5 2.50E-39 369 0 
CsRLP17 contig_2020 RLP 5 3.25E-39 791 2 
CsRLP18 contig_9727 RLP 3 7.17E-39 295 0 
CsRLP29 contig_19524 RLP 2 1.27E-60 409 0 
CsRLP20 contig_53712 RLP 3 5.18E-57 394 0 
CsRLP21 contig_20691 RLP 3 1.23E-57 416 0 
CsRLP22 contig_36392 RLP 5 9.14E-59 319 0 
CsRLP23 contig_61125 RLP 2 4.40E-11 194 0 
CsRLP24 contig_9819 RLP 4 9.43E-59 461 0 
CsRLP25 contig_33077 RLP 2 5.74E-30 307 0 
CsRLP26 contig_64283 RLP 8 3.65E-29 847 1 
CsRLP27 contig_20408 RLP 5 9.13E-29 427 1 
CsRLP28 contig_18033 RLP 4 7.34E-56 393 1 
CsRLP39 contig_64168 RLP 4 4.90E-55 386 0 
CsRLP30 contig_42453 RLP 4 7.60E-55 456 1 
CsRLP31 contig_2664 RLP 8 4.09E-51 537 2 
CsRLP32 contig_58591 RLP 15 1.59E-54 570 1 
CsRLP33 contig_43722 RLP 5 1.65E-47 673 2 
CsRLP34 contig_14217 RLP 4 2.84E-47 401 0 
CsRLP35 contig_40478 RLP 8 5.61E-47 718 1 
CsRLP36 contig_19408 RLP 2 8.56E-46 299 0 
CsRLP37 contig_63302 RLP 4 1.58E-45 207 0 
CsRLP38 contig_40963 RLP 5 1.91E-69 539 1 
CsRLP49 contig_58064 RLP 4 1.31E-38 311 0 
CsRLP40 contig_44981 RLP 6 2.48E-28 691 1 
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 گیاه زعفران بنه شناسایی شده در ترنسکریپتوم  RLKهای پروتئینی  توالی -4جدول 

Table 4. RLK protein sequences identified in the saffron corm transcriptome 
 شناسه 

ID 

 نوع
Type 

 موتیف  تعداد
No. of 

domains 

 E ارزش

E Value 
 هاآمینه   اسید تعداد

No. of amino acids 

 LysM دمین تعداد اسید آمینه

No. of amino acids with LysM domain 

contig_34545 RLK 5 6.95E-86 581 37 

contig_34544 RLK 5 1.74E-85 571 37 

contig_61879 RLK 3 2.06E-62 623 47 

contig_32609 RLK 4 1.67E-57 624 26 

contig_64527 RLK 4 2.60E-64 447 26 

 

در   RLKو    RLP  ژنی   هایخانواده  In silicoبررسی بیان  

های  نتایج بررسی بیان ژن:  های مختلف گیاه زعفرانبافت 

مطالعه   RLKو    RLP  یژن  یهاخانواده در  شناسایی شده 

 2  های)شکل  است   حرارتی ارائه شد  حاضر، در قالب نقشه

ژن3و   که  داد  نشان  مطالعه  از  بخش  این  نتایج  های  (. 

گیرند،  نظر بیان در دو گروه مجزا قرار می ازشناسایی شده 

توالیبه که    Contig-61879و    Contig-41583های  طوری 

اند.  ها در گروه دیگری قرار گرفتهدر یک گروه و بقیه توالی

توالی بین  در  بیان  بهبیشترین  شده  شناسایی  ترتیب  های 

بود.    Contig-61879و    Contig-41583های  مربوط به توالی

از نظر   هاتوالی نشان داد کهاین مطالعه نتایج  ،علاوه بر این

  اند گرفتهدو گروه مجزا قرار  های مختلف، در  در بافت   بیان

گ، پرچم وکلاله و های برکه در گروه اول بافت طوری  به

های گروه  ها قرار دارند. بیان بافت در گروه دوم بقیه بافت 

(. نتایج بررسی  3اول نسبت به گروه دوم بیشتر بود )شکل  

های شناسایی شده از  نشان داد که ژننیز    RLPهای  بیان ژن

. بیشترین بیان در گرفتندنظر بیان در چهار گروه مجزا قرار 

های  ترتیب مربوط به توالیهای شناسایی شده بهبین توالی

Contig-20408  ،Contig-41583  ،Contig-14217   و

Contig-58064   نشان این مطالعه  نتایج    ،بود. علاوه بر این

 ،ندبررسی شده در دو گروه مجزا قرار گرفت   هایداد که بافت 

ترتیب  به RLPهای که بیشترین و کمترین بیان ژن طوریبه

 (.2در بافت کلاله و ریشه بود )شکل  

شناسایی    RLPهای  بر اساس میزان بیان ژن ی  بند گروه   ج ی نتا 

مؤلفه  به  تجزیه  از  استفاده  با  زعفران  در  اصلی  شده  های 

 (Principal component analysis: PCA  )  نشان داد که بافت

که    رد ی گ ی ها قرار م بافت  ر ی مجزا از سا   کاملًا  ی در گروه  شه ی ر 

  ج ی نتا   ن ی باشد. همچن ی م   ی ا خوشه   ل ی مطابق با تحل   جه ی نت   ن ی ا 

مربوط به    ی ها نشان داد که بافت نیز    ی اصل   ی ها به مؤلفه   ه ی تجز 

  شده هستند   یی شناسا   ی ها از نظر ژن   ی همسان   ان ی ب   ی دارا   ، جوانه 

  ه ی تجز همچنین    (. الف   4شکل   گیرند ) و در یک خوشه قرار می 

تحل  که    RLKهای  برای ژن   ی اصل   های لفه ؤ م   ل ی و  داد  نشان 

  شی ( در مجموع ب PC2)   2  ی ( و مؤلفه اصل PC1)   1  ی لفه اصل ؤ م 

تغ   70از   بافت   ان ی ب   رات یی درصد  توج   های در  را    ه ی مختلف 

نشان داد که    PCA  پلات حاصل از تجزیه و تحلیل .  کند می 

گرفت که    ر قرا   ها از سایر بافت   در گروه جداگانه   شه ی بافت ر 

  نی (. همچن ب   4بود )شکل    Heat map  ی بند بر خوشه   ی د أیی ت 

که بافت  ژن نشان داد    ن ی هم   ی اصل   ی ها به مؤلفه   ه ی تجز   ج ی نتا 

از نظر    ی همسان   ان ی ب   ی کلاله دارا  مربوط به برگ، پرچم و   ی ها 

 بودند. شده    یی شناسا   ی ها ژن بیان  
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 . دهند های رنگی براساس راهنمای نقشه میزان بیان را نشان می خانه   . های مختلف گیاه زعفران در بافت   RLKهای  الگوی بیان ژن   - 2شکل  

Figure 2. The expression patterns of RLK genes in various tissues of the saffron plant are illustrated. The colored 
boxes represent the expression levels according to the provided map guide. 

 

 
 . دهند رنگی براساس راهنمای نقشه میزان بیان را نشان می های  مستطیل های مختلف گیاه زعفران،  در بافت   RLPهای  الگوی بیان ژن   - 3شکل  

Figure 3. The expression patterns of RLP genes in various tissues of the saffron plant are shown. The colored 
boxes indicate the expression levels based on the map guide. 
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 زعفران های مختلف  بافت در ترنسکریپتوم    RLPو)ب(    RLPهای )الف(  برای بیان ژن مبتنی بر  های اصلی    مؤلفه تجزیه به    -4شکل  

Figure 4. Principal component analysis (PCA) for the expression levels of (a) RLP and (b) RLK genes in saffron 

transcriptome identified in different tissues 
 

با استفاده    د ی کاند  یهاژن  انیب  راتییتغ  لیو تحل  هی تجز 

بیشترین میزان    ،فشانیآتش  نمودار اساس  بر:   qRT-PCRاز

و   contig_61879ترتیب مربوط به توالی با شناسه  بیان به

contig_41583  دو    ،حاصل  جینتا  دییجهت تأبنابراین  ؛  بود

  RLKو   RLPهای یک از خانواد  هر  مورد نظر از دیژن کاند

روش   شدند  qRT-PCRبا  تغبررسی    های ژن  ان یب  راتیی. 

RLP    وRLK  ساعت پس از   72و    48  یدر دو بازه زمان

در   دنسبت به شاه  Fusarium oxysporiumقارچ    با  حیتلق

است   6و    5  هایشکل شده  بیان  تغییرات  بررسی    .ارائه 

زنی  از اعمال مایهساعت    48پس از    RLKو    RLP  هایژن

که   داد  ژن  RLP  هایژننشان  به  بیان   RLKهای  نسبت 

 (.  5 اند )شکلداشتهبیشتری 

  72در تیمار    RLKو    RLPهای  نتایج حاصل از بررسی بیان ژن 

بود  RLK بیشتر از   RLPدر    ساعت نیز نشان داد که میزان بیان ژن 

و    48های حاصل از بررسی بیان در دو تیمار  (. داده 6)شکل  

ساعت میزان    72طور کلی در تیمار  ساعت نشان داد که به   72

 ساعت بیشتر بود.   48ها نسبت به تیمار  بیان ژن 

 .F. oxysporum f.spپوسیدگی بنه حاصل از آلودگی قارچ  

gladioli  ها در کشت زعفران ترین بیمارییکی از مخرب

(. با توجه به اهمیت این گیاه و  Najari et al., 2018است )

های دفاعی و ارزیابی تغییرات  لزوم بررسی دقیق مکانیسم

های  برخورد با انواع تنش و محرک های کلیدی در  بیان ژن

از آن به اطلاعات  رسد که دست نظر می ها، بهحاصل  یابی 

کاملدقیق و  ترنسکریپتومی ضروری  تر  و  ژنومی  باشد تر 

(Darvishian et al.,2022.)   مطالعه پروفایل همین منظور،  به

بنه جهت  بیانی  فوزاریوم  بیمارگر  به  آلوده  زعفران  های 

ژن قارچی  های  شناسایی  بیمارگر  این  به  پاسخ  در  درگیر 

است. اهمیت  )  حائز  همکاران  و  (  Luo et al., 2023لیو 

بنه بیانی  در پروفایل  فوزاریوم  قارچ  به  آلوده  های زعفران 

سه و شش روز بعد از آلودگی را مطالعه کردند. نتایج این  

تعداد   شناسایی  به  منجر  و    84544مطالعه  ژن  یونی 

 14263گردید که از این میان تعداد    ژن  39962سازی  مستند

ژن در روز ششم پس از    16397ژن در روز سوم و تعداد  

(. همچنین Luo et al., 2023آلودگی، بیان افتراقی داشتند )

نتایج بررسی ترنسکرپیتوم زعفران بعد از آلودگی نشان داد  

که بنه زعفران پس از آلودگی مسیر بیوسنتز متابولیک فنیل  

تقویت دیواره سلولی و  پروپانوئید را فعال کرده و باعث 

ها و فلاونوئیدها شد ای مانند فنلهای ثانویهسنتز متابولیت 

. (Luo et al., 2023)که در نتیجه آن رشد قارچ مهار گردید  

درویشیان و همکاران  در همین راستا و در مطالعه دیگری،  

(Darvishian et al., 2022  )مختلف در   هایژن  سیبه برر  

 تیمار  در  F. oxysporum  ی به آلودگ   بنه زعفران  پاسخ  فرآیند
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  نتایج پرداختند.    قارچ  با  زنیمایه  از  بعد  ساعت   72و    48

  از   کهنشان داد  این مطالعه    RNA-seq  هایداده  از  حاصل 

  توالی  2209تعداد    ،شده  یمستندسازتوالی    38643  میان

کاهش توالی    1832  از این میان  بودند که  یافتراق  یانب  یدارا

 ,.Darvishian et alنشان دادند ) یانب یشافزا توالی 337و 

پروفایل بیانی ایجاد    با توجه به نتایج مطالعه حاضر،(.  2022

شده از نظر حجم و تعداد رونوشت مطابقت بالایی با دیگر 

 Darvishian)  های بیانی گزارش شده زعفران داردپروفایل

et al., 2022  .)به    همچنین توالیبا توجه  های ژنی  فقدان 

داده   پایگاه  در  شده  زعفران،    NCBIثبت  گیاه  برای 

گروه تعیین  و  رونوشت مستندسازی  کارکردی  ها،  های 

گیاه  جهت   این  ژنتیکی  اطلاعات  افزایش  و  محتوا  تولید 

های حاصل از این مطالعه و که با داده  ارزشمند خواهد بود

پ همکاران  مطالعات  و  لیو  و   (Luo et al., 2023)یشین 

توان ( می Darvishian et al., 2022درویشیان و همکاران )

 به این امر مهم دست یافت. 

 

 
 Fusarium oxysporumپس از تلقیح با  ساعت  48 مربوط به بنه زعفران RLKو  RLP  هاینژبیان نسبی  -5شکل 

Figure 5. Relative expression of RLP and RLK genes in saffron corms 48 hours post-inoculation with Fusarium oxysporum 
 

 
 Fusarium oxysporumپس از تلقیح با  ساعت  72 مربوط به بنه زعفران RLKو  RLP هایبیان نسبی ژن -6 شکل

Figure 6. Relative expression of RLP and RLK genes in saffron corms 72 hours post-inoculation with Fusarium oxysporum 
 



 1403/  1شماره  / 11 جلد / های ژنتیک گیاهیپژوهش

133 

حاضر، ترنسکریپتوم    تحلیل پژوهش  در  زعفران  بنه 

از   شدنشواهدی  و    PTIهای  مسیر  فعال  تحریک  و 

گیاه راه ایمنی  قارچی    اندازی سیستم  بیمارگر  به  پاسخ  در 

ها، مهمترین مرحله در حمله بیمارگرجریان  در  د.  نشان دا

موفقیت فعال شناخت  گیاهی،  دفاع  عامل  سازی  آمیز 

 ن یز یل  فیموت  یدارا  ینازیک شبهی  هارندهیگ .  ست زا ا بیماری

(LysM)   میزبان    اهیدر گ   مارگریاستقرار ب  شروع  یی شناسا  در

 ,.Miya et al., 2007; Yang et al)  دندارمهمی    نقش

  ها سبب فعال شدن آبشاری از پروتئین  ها. این گیرنده(2020

و در نهایت سبب افزایش مقاومت به    در گیاه میزبان شده

میبیمارگر اقتصادی    ؛شوندها  اهمیت  وجود  با  بنابراین 

های  گیرندهبه ویژه    PRRهای گروه  گیرنده  زعفران مطالعه

لیزین شبه   موتیف  دارای  زمان    LysM-RLK  کینازی  در 

بنه در  بیمارگر  میهجوم  به  ها  ارزشی  با  اطلاعات  تواند 

ب زعفران  بهنژادی  اهداف  پیشبرد  آوردهمنظور   در  .دست 

 ج ینتا  (Abedi et al., 2021)  عابدی و همکاران،  ایمطالعه 

نشان داد    (Abedi et al., 2021عابدی و همکاران )  مطالعه

گونه  LysM-RLKژن    33که   بین  وجود  در  برسیکا  های 

  8و تنها    B. napusژن در    17  از این بین حضور  دارد که

تأیید    B. rapaو    B. oleracea  هایگونه  ژن در هر یک از

و دیگر مطالعات مشابه  مطالعه مذکور    نتایج . همچنین  شد

آن  در  ژن بررسی  به  ها  که  در    RLPو    RLKهای  تعداد 

گیاهی  گونه شدهای  کهپرداخته  داد  نشان  بود  فراوانی    ه 

  بود بیشتر    LysM-RLKدر مقایسه با    LRR-RLKهای  ژن

(Abedi et al., 2021; Li et al., 2021; Lu and Tsuda, 

2021; Tirnaz et al., 2020; Yang et al., 2020).  ن یهمچن  

مطالعه   ,.Bhagat et al)  همکاران  و  باگات  توسط  یادر 

در بنه زعفران    LRR-RLK  یهاژن  تعداد  یبررس  به(  2022

به قارچ فوراز این   .شد  هپرداخت  ومیآلوده  از  نتایج حاصل 

مختلف  کلاس حضور  مطالعه    همچون   LRR-RLKsهای 

سرین/ترتونین پروتئینهای  گیرنده اختصاصی  کیناز    های 

STPK))،    انواع مختلف گیرندهLRR    شبه کینازی براسینو

گیرنده  BRL2استروئید ) لوسینتکرار( و  از  را    های غنی 

ها  در میان این گیرنده(. Bhagat et al., 2022bتأیید نمود )

مشاهده شده    BAK1بیشترین بیان مربوط به گیرنده کیناز  

که یک گیرنده مهم برای تشخیص الگوی مورد نیاز برای  

  (.Bhagat et al., 2022b)  است  PTIبا   القا شدهایمنی 

  LysMدارای موتیف    ژن  16حاضر منجر به شناسایی   مطالعه

گیاهان ترنسکریپتوم زعفران شد که در مقایسه با ژنوم  در  

مانند،    .A. thaliana  ،O. sativa  ،G. max  ،Sدیگر 

tuberosum  ،B. juncea  ،B. nigra  ،B. rapa   و

Brachypodium  ژن   1  و  3،  5  ،9،  9،  12،  6،  5ترتیب با  به  

 ;Luo et al., 2023; Morkunas et al., 2005)  بیشتر بود

Yang et al., 2020).   مطالعه در  دیگریهمچنین  که   ای 

نظریان )  فیروزآبادی  توسط  همکاران  -Nazarianو 

Firouzabadi et al., 2019،گرفت صورت   77  تعداد  ( 

ها در میان آن  ی شناسایی شد کهنیزم ب یسدر    RLK  نیپروتئ

 از   یمشابه  تعداد.  وجود داشت   LysM-RLKپروتئین    10

 Medicago  ژنوم  در  زین  LysM-RLKهای  نیپروتئ

truncatula  (17  نیپروتئ)،   و (  نیپروتئ  12)  ایسو  

شدند(  نیپروتئ  14)  یفرنگگوجه -Nazarian)  شناسایی 

Firouzabadi et al., 2019).    از دلایل احتمالی بیشتر بودن

توان به میدر زعفران،    LysMهای دارای موتیف  تعداد ژن 

رویداد  هاژن   تعداد  تنوع نمود و  اشاره  ژن  تکراری   های 

(Abedi et al., 2021)  .تکرار   که  دهدیم  نشان  این موضوع  

  و   RLK  یهاخانواده  گسترش  به  یتوجهقابلطور  به  ژن

RLP کندیم کمک (Yang et al., 2020)  . 

کلی، به از    گیاهان  در LysM-RLKs یگیرنده  یک  طور 

  است. بسته   شده  تشکیل  مشخص  وظایف  با  دمین  تعدادی

تعدادLysM-RLKs  نوع عملکرد  به  ها،دمین  این  نوع  و  ، 

یکدیگر    به  نسبت   هاآن   قرارگیری  محل  گاهی  و  هاآن   توالی

با(Nazarian-Firouzabadi et al., 2019)است    متفاوت  . 

  دمین   از یک  LysM-RLKsزعفران هر    گیاه   حال، در   این

 دمین  ، یکN  سر  لیگاند در  به  اتصال  مسئول  سلولی  خارج

انتهای    در(  کاینازی)کاتالیتیکی    دمین  یک  و  غشا  از  گذرنده

C  است   شده  تشکیل  سلول  درون در  (Li et al., 2014).  

نام   LysM-RLKهای  نیپروتئ ، CsLysM1های  به 

CsLysM2  ،CsLysM3  ،CsLysM4    وCsLysM5    در
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طور  ها بهاین توالی.  ندشد  شناسایی  پروفایل بیانی زعفران

که طول تقریبی    ندبود  LysMدمین    5تا    3  دارای میانگین  

دارای    LysM  هایدمین  .بود   اسیدآمینه  26-47ها حدود  آن 

شده   حفاظت  بسیار  ثانویه  ساختار  تقریب هستند  یک    اً که 

پپتیدوگلیکاناسید  50حاوی   و  کیتین  به  که  ها  آمینه است 

های دفاعی گیاه را فعال شوند و واکنشبیمارگر متصل می

ژانگ و    .(Abedi et al., 2021; Cui et al., 2015) کندمی

موتیف  (Zhang et al., 2007)  همکاران مطالعه    های با 

LysM    دادند که حداقل نوع    11در گیاهان مختلف نشان 

مختلف از این موتیف در گیاهان وجود دارد که شش نوع  

کیناز و پنج    LysMهای  پروتئینها مربوط به  از این موتیف

 Zhang)است    LysMکیناز  های غیرنوع دیگر در پروتئین

et al., 2007).  همکاران ) همچنین لیپانن وLeppyanen et 

al., 2021های  بر پاسخ ایمنی گیاه، ژن( نشان دادند که علاوه

LysM-RLK    در تعامل گیاه و قارچ آربوسکولار میکوریز

(AMنیز نقش دارند )  (Leppyanen et al., 2021.)    با توجه

توان به نقش  می،  به نتایج مطالعه حاضر و مطالعات پیشین

در تعامل گیاه و میکروب    LysM-RLKهای  حیاتی پروتئین

 .  ( Tombuloglu et al., 2019) پی برد  

بیوتروف  همی   فوزاریوم در این مطالعه با توجه به اینکه بیمارگر  

ممکن است    باشد، که فااقد علائم می   بیوتروف آن   دوره بود و  

های  ها در بازه چند روز طول بکشد، روند تغییرات بیان این ژن 

مورد بررسی قرار گرفت.  زنی  بعد از مایه ساعت    72و    48زمانی  

ژن   بیان  روند  بافت   LysM -RLKمقایسه  مختلف  در  های 

که    های مختلف بود دهنده تفاوت بیان در بافت   زعفران نشان 

بیشترین میزان بیان این ژن در بافت پرچم و کمترین میزان بیان  

 .  مشاهده شد در بافت جوانه  

شناسایی    RLKو    RLPهای  ژن  نسبی  بیاندر مطالعه حاضر،  

واکنششده   از  استفاده  ،  Real-time RT-PCRهای  با 

معنی دادداری  اختلاف  تحقیقات  همان.  نشان  در  که  طور 

  LysM-RLK  یهاگیرنده  بیانپیشین نیز گزارش شده بود،  

قارچ  در با  آلودگی  کیتینجریان  میهای  افزایش   یابد دار 

(Miya et al., 2007)ژن بیان  نیز  مطالعه حاضر  در  های  . 

RLP    نسبت بهLysM-RLK  به این ترتیب که با  بیشتر بود .

ساعت    72ساعت به    48ها از  افزایش مدت زمان آلودگی بنه

که در طوریبه  ،شدها نیز بیشتر  پس از تلقیح بیان این ژن 

  LysM-RLK  و   RLPهای  بیان ژن  بیشترین  ساعت   72تیمار  

  2/ 04  و  2/ 64به ترتیب  مشاهده شد و در مقایسه با شاهد  

(FC2Log) .افزایش یافت   

 ,.Darvishian et al)  همکاران  و  درویشیان  مطالعهدر  

  ی دفاع  یرده ژن مهم در مس  یانب  که در آن به بررسی(  2022

روش  با    یاهگ  از  پرداختند،    Real-time PCRاستفاده 

که شد    /ینسر   کیتیناز،  هایژن  در   بیان  میزان  مشخص 

مافزایش    WRKY  یسی و عامل رونو   ینازک   ینترون   یزان و 

و    ینپکت  ینسب  بیان   ینون کو   NADPHاستراز 

یافت   HSPو    یدوردوکتازاکس مقایسه.  کاهش  نتایج  با  ی 

 Darvishian)  همکاران  و  درویشیانمطالعه حاضر با مطالعه  

et al., 2022  )توان نتیجه گرفت  و سایر منابع ذکر شده، می

بنه تلقیح  از شروع  افزایش زمان  با  به  که   .Fهای زعفران 

oxysporum   مسیرهای شدن  فعال  سوم،  روز  تا 

فنلمتابولیک مثل  ثانویه  فلاونوئیدهای  و  مسیرهای  ها  ها، 

  ، (ROS)  ژنیاکس  فعال  ی هاگونه  هورمونی،  پیامانتقال  

 PTIهای دخیل در مقاومت  و بیان ژن  ت ی حساسفوق  واکنش

 ,.Luo et al., 2023; Morkunas et al)  ابندییمافزایش  

2005; Sattler and Funnell-Harris, 2013)  . 

  C. sativusدر این مطالعه، مکانیسم تعامل بین  به طور کلی،  

قرار گرفت که  یل  تجزیه و تحلمورد  را    F. oxysporumو  

در    LysM-RLKو    RLPشناسایی اعضاء خانواده    منجر به

های  . همچنین نتایج نشان داد که تنظیم بیان ژنزعفران شد

های مختلف زعفران متفاوت  در بافت   RLKو    RLPخانواده  

ثری در  ؤ های پژوهش حاضر گام مرود یافتهامید میاست.  

 ها باشد. شناسایی مکانیسم مقاومت این گیاه به بیمارگر
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