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 چکیده

ضهرورت   یه هها را بهه  با عملکرد بالا و مقاوم بهه تن   یتوسعه محصولات زراع   یمیاقل  ییراتو تغ  یتجمع  یعرشد سر

اند، اما کرده  یجادا  ینهزم  یندر ا  یتحول  CRISPR-Cas9ژنوم مانند    یرای و  هاییکرده است. ظهور فناور  یلتبد  یجهان

را  یاههانو اثرات خارج از هدف، کهاربرد نن در گ اانید ایرشتهدو  یهاشکست یجاداز ا یناش زیستییمنیا  هایینگران

 یجهادبهه ا  یهازژنهوم، بهدون ن  یهرای و  یاز ابزارها  یدیبه عنوان نسل جد  یننغاز  یرای مواجه ساخته است. و  یبا موانع

 یااندیبهه  یهازهها را بهدون نو کاه  قابل توجه اثرات خارج از هدف قادر اسهت انهواع جه   یادورشته  یهاشکست

و  یاههاننن در گ یینپها ییمانند کارا یننغاز یرای و  هاییتمحدود  رغمیعل  یل،دل  ینانجام دهد. به هم  یدهنده خارج

اههداف   یبهرا  یتوسعه محصولات برتر کشاورز  یبرا  یادیز  یلهمچنان از پتانس  یفناور  ینا  ،PAMهاییتوال  یتمحدود

محصهو    یفیهتو بهبهود ک  یسهتی،ز  یهرو غ   یسهتیز  یهامقاومت به انواع تن   یجادعملکرد، ا  ی مختلف، از جمله افزا

 ینهو در راسهتا یبهه عنهوان گهام یفنهاور  یهنا  یاجمال  یمقاله با هدف معرف  یناساس ا  ینبرخوردار است. برهم  یاهیگ

 شکل گرفته است.  یاهانژنوم در گ  یرای و  هاییاز فناور  یناش زیستییمنیا  هاییکاه  نگران

 ومژن یرای و یسپر،کر ورزی ژنتیکی،یی، دستغذا یتامن:  های کلیدیواژه
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  مقدمه

بها    یی غهذا   یت امن   ین امروز جهت تأم   ی جامعه جهان 

  یهت، رشهد روزافهزون جمع   یر نظ   ی، جد   ی ها چال  

مواجههه اسههت    یمههی اقل   ییههرات کههاه  منههابع و تغ 

 (Brock et al., 2025 .)  ها  چال    ین مقابله با ا   ی برا

و عملکرد بالا و مقاوم    یفیت با ک  ی توسعه ارقام زراع 

ف  ی وظهها   ین ههها از مهمتههر و تن    ههها یماری بههه ب 

اگرچه   (. Tian et al., 2025) مدرن است    ی کشاورز 

ا   ی  پ    ی پاسهخگو   ی نژاد بهه   ی سنت   ی ها روش   ین از 

  ی ها بشر بودند اما اکنون باتوجه به چال    یازهای ن 

شهامل    ی، سهنت   ی هها روش   های یت موجود و محدود 

بهه    ید شهد   ی وابسهتگ   ی، نژاد بهه   ی طولان   ی ها چرخه 

بهه    یابی در دسهت   ی موجود و دشهوار   یکی تنوع ژنت 

بهه    یهاز و کارنمهد، ن   یه  بهبود صفات به صورت دق 

ن   یی پاسهخگو   ی بهرا   ید جد   های ی فناور    یازههای بهه 

از گذشهته اسهت    ی  بشر به  ینده حا  و ن   ای یه تغذ 

 (Ahmad et al., 2020 )بههه    یههاز ن   ی  ا افههزا . بهه

محصهولات    یهد در حهوزه تول   یهد جد   های ی تکنولوژ 

  های ی حاصل از کاربرد فناور   های ی نگران  ی، کشاورز 

  ی  افهزا   یز ن   زیستی یمنی توجه به ا   یت و اهم   ید جد 

  ی اسههت بههرا   ی مفهههوم   زیسههتی یمنی اسههت. ا   یافتههه 

بههودن محصههولات    خطههر ی از ب   ینههان حصههو  اطم 

کهه از    یختهه مهدرن و موجهودات ترار   یوتکنولوژی ب 

 Alalwani)   شوند ی م   ید تول   ی  ژنت   ی مهندس  ی  طر 

et al., 2024  .) ی محصههولات   یختههه محصههولات ترار  

  ی بها اسهتفاده از مهندسهه  ههها هسهتند کهه ژنهوم نن 

  ی ا ان ی د   ی چند تهوال   یا   ی  و وارد ساختن    ی  ژنت 

  یهد قطعهات جد   ین شده است. ا   ییر دچار تغ   ی خارج 

بروز صفات مف   توانند ی م    ای یافته و بهبود   ید موجب 

از طر بهه نن   یابی شهوند کهه دسهت   یاه درگ    یه  هها 

بر  زمان   یار بس   یا دشوار و   ی نژاد متداو  به  ی ها روش 

اگرچه   (. Permyakova and Deineko, 2024) است  

محصهولات    ید مانند تول   هایی ی در حا  حاضر فناور 

  یکهرد داشهته و رو   یاری بسه  های یشرفت پ   یخته ترار 

(.  Alemzadeh, 2024) را ارائه داده است    ی تر ساده 

جهت    ی طولان   یندهای همچون فرن  یی ها ا با چال  ام 

سهخت و    ی محصهولات، موانهع نظهارت   ی تجار   یید تا 

امهر    ین مواجهه اسهت و همه  منفهی و افکار    یچیده پ 

روبرو    هایی یچیدگی را با پ   ی  تکن   ین از ا  ی مند بهره 

  رغم ی له. ع ( Tuncel et al., 2023) سهاخته اسهت  

ا  ارقام جد   ین وجود تمام  همچنان    ید موانع، توسعه 

  یهاز ن   یهن پاسخ به ا   ی است. لذا برا   ی ضرور   یاز ن   ی  

ژن، کهه از لحهام مظحظهات    یهرای  و   های ی فناور 

همراه هسهتند،    ی کمتر   ی ها با چال    زیستی یمنی ا 

به    توانند ی ژنوم م   یرای  و   های ی  نمدند. تکن   ید پد 

  یههد تول   ی بههرا   یگزین جهها   ی نژاد بههه   یهه  عنههوان تکن 

مطلوب به کهار گرفتهه شهوند    ی محصولات کشاورز 

 (Permyakova and Deineko, 2024 .)  یههن در ا  

و    ین بههه پرکههاربردتر   CRISPR/Cas9روش    یههان م 

شهده و    یل ژنوم تبهد   یرای  و   ی  تکن   ترین یشرفته پ 

  یاههان بهبهود گ   ی را بهرا   ی قابهل تهوجه   ی ها فرصت 

ها فهراهم کهرده اسهت  و مطالعه عملکرد ژن   ی زراع 

 (Zhang et al., 2021  .) ی فنهاور  CRISPR/Cas9  

و بهها    ی خهارج   ی ا ان ی قهادر اسهت بههدون افهزودن د 

از ق    یکهی ژنت   ییهرات تغ   ی مولکهول   های یچی استفاده 

  ههای یچی کند. ق   یجاد ا   یعی طب   ی ها مشابه با جه  

ها حذف  از سلو   توانند ی م  یرای  پس از و  ی مولکول 

مرتبط    های ی امر موجب کاه  نگران  ین شوند و هم 

کشههورها اسههت    ی ههها در برخههبهها محصههولات نن 

 (VanVu et al., 2022 ) یستم . س  CRISPR/Cas    با

کرده و    یری گ را هدف   ا ان ی راهنما، د   ی ا ان کم  نر 

ا ک ی م   یجاد ا   ی ا شکست دو رشته  ها  شکسهت   ین ند. 

انتها   یم ترم   یر توسط دو مس  همولوگ    یر غ   ی اتصا  

 (NHEJ )  ی همولههوگ   یبی نههوترک   یم و تههرم   (HDR  )

  یههر غ   ی اتصهها  انتههها   یم . تههرم شههوند ی م   ی ازسههاز ب 

بهه درج    ی ها حهذف   یها هها  همولوگ معمولا منجهر 

  ی همولههوگ   یبی نههوترک   یم . تههرم شههود ی م   ی تصههادف 

  فراوانی کند، اما    ید تول   ی ژن   ی  دق   ی ها درج   تواند ی م 

  ی ا ان ی د   یازمنهد کهم بهوده و ن   یاههان وقوع نن درگ 

  ی به طور کل (.  Vats et al., 2024) اهدا کننده است  

بها    ی ا رشهته   دو   ی ها بر شکست   ی مبتن   های یستم س 

هههدف،    یههر محصههولات غ   یههد تول   یههر نظ   ی مههوانع 
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دهنده    ی مرتبط با فراهم ساختن الگوها   ی ها چال  

خارج از هدف مواجهه    ی ها و وجود برش   یاهان در گ 

 ,.Lazzarotto et al., 2020; Gallo et al) هستند  

2025; Pandit and Bohara, 2025 )ین رهم . بهه  

عل   توان ی اساس م  حاصهل    های یت موفق   رغم ی گفت 

بهها    یههز ن   ی فنههاور   یههن ، ا CRISPR/Cas9از کههاربرد  

  یههن حههل ا   ی مشههکظت متعههدد مواجههه اسههت. بههرا 

ن   یهرای  و   های ی مشکظت فناور  بهدون  بهه    یهاز ژن 

دهنههده،    ی و الگههو   ی ا دورشههته   ی ها شکسههت   یجههاد ا 

شکل گرفتند   ین، نغاز  یرای  و و   یه پا   یرای  شامل و 

 (Matres et al., 2021 ) متشهکل از    یهه پا   یهرای  . و

اسههت.    ا ان ی د   ینههاز دنم   یم بهها ننههز   nCas9  یههب ترک 

بهه    C.G  ی بازها جفت   یل تبد   یتیدین س   ینازهای دنم 

T.A   دنم   های یه پا جفت   یل تبد   ینی ندنوز   ینازهای و 

A.T    بهG.C   دهند ی را انجام م   (Anzalone et al., 

بهههههرخظف    ین نغهههههاز   یرایشهههههگرهای و (.  2020

  ی جه  انتقهال   4که محدود در    یه پا   یرایشگرهای و 

 Pandit) ندارنهد    ینه زم   ین در ا   یتی هستند محدود 

and Bohara, 2025  .) با استفاده از    ین نغاز   یرای  و

،  ( pegRNA)   ین نغاز   یرای  و   ی راهنما   ی ا ان نر   ی  

  یم و ننهههز (  D10A  یههها   H840A)   nCas9  جموعهههه م 

مشهخ     یگاه را به جا  ( RT) بردار معکوس  رونوشت 

  یجهاد مجموعه امکان ا   ین . ا کند ی م   یت در ژنوم هدا 

بخ  بسط    ی  هدف را از طر  ی ها در مکان  ییرات تغ 

و با اتکا بهه    ین نغاز   یرای  و   ی راهنما   ی ا ان نر   یافته 

.  کنههد ی بردار معکههوس فههراهم م رونوشههت   یههت فعال 

خواههد    یدی نوکلئوت   30فظپ    ی  حاصل    حصو  م 

از    ی ا مجموعههه   یهه  نن را از طر   تههوان ی بههود کههه م 

و    یم ترم   یرهای مرتبط با مس   مولکولی یست مراحل ز 

مهورد نظهر    ی ژنهوم   یگاه در جا   ا ان ی د   ی همانندساز 

،  ین نغهاز   یهرای  . و ( Vu et al., 2024) وارد کهرد  

ژنهوم بهه سهب  جسهت و جهو و    یهرای  و   ی فناور 

ها،  ها، حذف نن در درج   یی است که توانا   یگزینی جا 

  ههای یب و ترک   یهه به پا   یه ممکن پا   های یل تمام تبد 

  ی ها در سلو    ی ا شکست دو رشته   یجاد ها بدون ا نن 

 ,.Anzalone et al) اسهت    یده به اثبات رس   ی انسان 

بهه شکسهت دو    یهاز با حهذف ن   ی فناور   ین ا (.  2019

خارج    ی ها جه    یر کاه  چشمگ   ا، ان ی د   ی ا رشته 

و اسهتقظ  از    یگی هدف، رفع مشکل اثهر همسها   از 

ژنهوم    یهرای  در و   ی انقظبه  ، ی خهارج   ا ان ی د   ی الگو 

نسبت به    ی قابل توجه   زیستی یمنی ا   یای بوده و مزا 

 ,.Anzalone et al)   دههد ی ارائهه م   ی قبل   ی ها روش 

2019; Hua et al., 2022 .)  مطالعات    یز ن   یاهان در گ

اسهت    داده بهرن  و گنهدم، نشهان    ی انجام شهده رو 

عناصهر    یهرای  و   ی بهرا   یاهان در گ   ین نغاز   یرای  و 

  یجههاد و ا   ی ا نقطههه   ی ههها جه    یح تصههح   یمههی، تنظ 

استفاده شده است    یت ک  با موفق مقاومت به علف 

 (Lin et al., 2020 .)  در    ین نغهاز   یهرای  اگرچهه و

خهود    یهه هنهوز در مراحهل اول   یهاهی گ   های یستم س 

ل  ی بدست نمده نشان دهنهده پتانسه  ی  است اما نتا 

صهفات    یه  بهبهود دق   ی روش بهرا   یهن ا   یهاد ز   یار بس 

بهر  (.  Nayagam, 2025) است    ی محصولات کشاورز 

  زیسهتی یمنی ا   یهای اساس و با توجهه بهه مزا   ین هم 

  یشههین پ   هههای ی نسههبت بههه فناور   ین نغههاز   یههرای  و 

بها    یشهتر ب   یی مقالهه نشهنا   ین ژنوم، هدف ا   یرای  و 

  یهههای و مزا   یاههههان در گ   ی فنهههاور   یهههن کهههاربرد ا 

 ها است. روش   یر نن نسبت به سا   یستی ز یمنی ا 

 

 یاهانژنوم در گ  یرایشو  ضرورت

  ی ههها در قههرن حاضههر بهها چال    ی بشههر   جامعههه 

کاه  منهابع و    یمی، اقل   ییرات تغ   یر نظ   ی ا چندگانه 

هها  چال    یهن مواجهه اسهت. ا   یهت رشد مداوم جمع 

در سطح جهان را با مشهکظت    یی غذا   یت امن   ین تام 

 (. Tian et al., 2025) همراه ساخته است    یشتری ب 

بهال  بهر    ای ینهه هز   یستی ز   یر و غ   یستی ز   ی ها تن  

ههها دلار از نظههر خسههارت بههه محصههولات  یلیارد م 

  یمی اقل   ییرات و تغ  یستی عوامل ز  یل به دل  ی کشاورز 

مقابلهه بها    ی برا  (. Saurabh, 2021)   کنند ی م   یجاد ا 

بها عملکهرد بهالا    یاهی مشکظت، توسعه ارقام گ   ین ا 

افزا    یهن مقاومهت ا   ی  و افهزا   یفیهت ک   ی  همراه با 

انهواع تن    یاهان گ    یهر و غ   یسهتی ز   ی هها نسبت به 
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عصهر حاضهر در    یازههای ن   ترین ی از ضهرور   یستی ز 

 (. Tian et al., 2025) است    ی بخ  کشاورز 

با انقظب    ی نژاد به   ی سنت   ی ها روش   ی روزگار   اگرچه 

  یازههای ن   ین و تهام   ی در کشهاورز   ی سبز نق  مهم 

کردنههد امهها امههروزه    یفهها حههوزه ا   یههن بشههر در ا 

  ی ها ههها شههامل چرخههه روش   یههن ا   های یت محههدود 

هها بهه تنهوع  نن   ید شهد   ی وابستگ   ی، نژاد به   ی طولان 

بهه بهبهود    یابی در دسهت   ی موجود و دشوار   یکی ژنت 

  یهن موجود در ا   ی ها صفات و چال    ارنمد و ک   ی  دق 

در رفهع    ی سهنت   ی هها روش   ی حوزه مانع از توانمند 

 ,Gelvin) است    یی غذا  یت امن   ین و بهبود تأم   یازها ن 

و    ی محصولات کشهاورز   یدار پا   ین حفظ تأم (.  2018

هها در  نن   ای یهه تغذ   ی حها  بهبهود محتهوا   ین در ع 

  ی مند بهره   یازمند ن   یمی اقل   ییرات جهت مقابله با تغ 

است و    ی در کشاورز  ی نژاد نونورانه به  ی از راهبردها 

راهبردهها    یهن ا   ین ژنهوم از مهمتهر   یرای  و   ی فناور 

 ,.Bortesi et al., 2016; Zhang et al) اسهت  

2018a  .) هههای ی ژنههوم نسههبت بههه فناور   یههرای  و  

  یز ن   یخته محصولات ترار  ید تول   ی مانند فناور  یشین پ 

  کهان ام   ینکهه تر از همه ا دارد، مهم   ی متعدد   یای مزا 

  یهاه را در سراسر ژنهوم گ   ی جه  هدفمند و ت  ژن 

مجموعه   (. Lassoued et al., 2019)   کند ی فراهم م 

و    تر ی تر، کهاربرد ژن شکل سهاده   یرای  و   ی ابزارها 

که انتقا     دهند ی را ارائه م   یی زا از جه    تری ی  دق 

بعهد را بهدون از دسهت    ی ها صفت مطلوب به نسل 

 Georges)   کنهد ی م   یل تسهه   ی اثربخشه  یچ دادن ه 

and Ray, 2017  .) بههه    یابی دسههت   یگههر د   ی از سههو

ماننهد    یهاهی، گ   شناسی یست از اهداف در ز   یاری بس 

  های ی چندشهکل   یجهاد ا   ی، ا نقطه   ی ها اصظح جه  

  ی ههها درج   یهها حههذف و    یجههاد و ا   یههدی تهه  نوکلئوت 

  یههرای  در و   ی مسههتلزم توانمنههد   یههدی چندنوکلئوت 

 (. Hassan et al., 2020) اسهت    یاهان ژنوم گ   ی  دق 

بهه    یابی دسهت   ی ژنوم بهرا   یرای  حاضر از و   حا  در  

بهه    ی در محصولات زراع   یفی و ک   ی صفات مهم زراع 

صهفات شهامل    یهن غظت استفاده شده است. ا   یژه و 

  یمی، اقل   ییرات موثر در کاه  اثرات تغ   های یژگی و 

ساختار    یشتر، عملکرد ب  یستی، ز  ی ها تحمل به تن  

  ای یهه تغذ   ی دانه و محتهوا   یفیت ک   تر، ینه به   یاهی گ 

  شههود ی م   تههر یمن محصههولات ا   یههد و تول   یافتههه بهبود 

 (Matres et al., 2021 .)  راسهتا  بهه عنهوان    ین در ا

ها و مطالعهات محققهان در  به تظش   توان ی نمونه م 

  ی برن  و ذرت مقاوم بهه تهن  خشهک   ید تول   ینه زم 

 (Shan et al., 2014; Lou et al., 2017; Shi et 

al., 2017 ) و پنبهه    یا سو   زمینی، یب ، برن ، ذرت، س

 D’Halluin et al., 2013; Li) ها ک  مقاوم به علف 

et al., 2015; Svitashev et al., 2015; Butler et 

al., 2016; Sun et al., 2016 ) مقاوم بهه    ی ، تنباکو

،  ( Ji et al., 2015) بوتهه چغنهدر   یچیدگی پ   یروس و 

 ,.Wang et al) بظسهت    یمهاری بهرن  مقهاوم بهه ب 

 Wang et)   ی پودر   یدک ، گندم مقاوم به سف ( 2016

al., 2014 ) یسیلیومی ورت   ی اوم به پژمردگ ق ، پنبه م  

 (Zhang et al., 2018b ) ی محتهههوا   ی  ، افهههزا  

  ی  و افزا  ( Dong et al., 2020) بتاکاروتن در برن   

در گوجههه    ید اسهه  یریهه  بوت   ینههو گامهها نم   ی محتههوا 

 (Nonaka et al., 2017 )   اشاره کهرد. اگرچهه همهه

ژنوم به دسهت    یرای    و ی از طر   توان ی صفات را نم 

  ی و نظارت   ی فن   ی ها چال    ی به رفع برخ   یاز نورد و ن 

کامل    یل بتواند به پتانس   ی فناور   ین موجود است تا ا 

ژنوم در حا     یرای  حا ، و   ین با ا   یابد، خود دست  

بهه    ی در بهبهود محصهولات کشهاورز   ی حاضر انقظب 

کرده است و نماده است تا همراه    یجاد غظت ا   یژه و 

و    تهر یمن ا   ی کشهاورز   ی، نژاد به   های نوری نو   یر با سا 

 (. Matres et al., 2021) را شکل دهد    ی تر مطلوب 

 
 یاهانژنوم در گ  یرایشو هایفناوری

اشههاره بههه    ی اسههت بههرا   ی ژنههوم اصههطظح   ویههرای  

  ییهرات تغ   یجهاد که امکان ا   ها ی  از تکن   ی ا مجموعه 

هههدف را فههراهم    ی ههها و مشههخ  در ژن   یهه  دق 

  تههوان ی ژنههوم را م   یههرای  و   ی . بههه عبههارت کننههد ی م 

 (. Brock et al., 2025)   ید هدفمند نام   یی زا جه  

  ییههر تغ   ی ، ابزارههها 1۹۹0  ی از اواسههط دهههه   ی  پهه

پرزحمهت و    ههای ی  عمدتاً وابسته بهه تکن   ی  ژنت 
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  یجهههاد ا   ی، تصهههادف   یههی زا شهههامل جه    یر گ وقههت 

  یبی نوترک   ی ها ها با ناقل ژن   یری گ و هدف  یختی ترار 

ژنهوم    یرای  و  (. Luo et al., 2025) همولوگ بودند  

کهه از اتصها     ی رو انگشهت   ی بهر نوکلئازهها   ی مبتن 

  یه  بهه    ی رو انگشت   ین پروتئ   ی    ی توال   ی اختصاص 

  1۹۹6شده است در سا     یل تشک   ز نوکلئا   ای ان ی د 

منجر    ی فناور   ین ا  (. Kim et al., 1996) شد    ی معرف 

  یعنهی   ی شهده ژنهوم   یرای  جاندار و   ین اول   یجاد به ا 

در سا     Drosophila melanogasterمگس سرکه  

،  ( Bibikova et al., 2002) شهههههد    2002

انتخاب    یت وجود محدود   ی، فن   های یچیدگی اماپ  در 

اثهرات فهراوان و    الا به  های ینهه ههدف، هز   یگاه جا  و 

  یری ساز خارج از هدف مانع از ادامه به کارگ مشکل 

شهد    ی روش و گسترش نن توسط جامعه علمه  ین ا 

 (Luo et al., 2025 ) یهههز ن   200۹ر سههها   . د  

افکتورهها   یی ها پژوه   شهبه فعها     ی در خصهو  

روش    ین منتشر و منجر به توسعه ا  یسی کننده رونو 

  یهن ا  (. Boch et al., 2009) ژنوم شد    یرای  و   ی برا 

در    ا ان ی روش بهها اتصهها  دامنههه اتصهها  دهنههده د 

  ی بههرا   یسههی شههبه فعهها  کننههده رونو   ی افکتورههها 

  ی بههرا   FokIو نوکلئههاز    ا ان ی هدفمنههد د   یی شناسهها 

استفاده قرار م   ا ان ی شکافت د  . اگرچه  گیرد ی مورد 

کننهده  شهبه فعا    ی نوکلئازهها   ی و مهندس   ی طراح 

و بهبهود    بوده تر  ساده   ی اختصاص   ی با توال   یسی رونو 

  ی ژنهوم   ههای یگاه جا   یری گ را در هدف   ی قابل توجه 

  یت وابسههته بههه هههدا   یهز روش ن   یههن نشهان داد امهها ا 

در    یت دچههار محههدود   یجههه بههوده و در نت   ین پههروتئ 

  ی و دشوار   ی ژن   یه ناح   ین هم زمان چند   یری گ هدف 

  ی ها ناقل   ی  افزا   یل به دل   ی سفارش   های ی در طراح 

 (. Luo et al., 2025) بود    ی مهندس   ی برا   یاز مورد ن 

  ین، وابسته به پروتئ   ی ها روش   یت باتوجه به محدود 

در    تری ی  تر و دق ساده   ی ها محققان به دنبا  روش 

  یسهپر کر   ی فنهاور   یهدای  ژنوم بودند. بها پ   یرای  و 

پال   ی )تکرارها  مهنظم    ی ا خوشهه   ینهدرومی  کوتهاه 

وابسهته بهه    ی ا ان ی شهکافت د   یستم دار( و س فاصله 

شههد    یجههاد حههوزه ا   یههن در ا   یههدی ا تحههو  جد ان نر 

 (Zhang et al., 2017 .)  که برگرفته از    ی  تکن   ین ا

اسههت بهها اسههتفاده از    ههها ی باکتر   یمنههی ا   یسههم مکان 

راهنمهها و بهها    ی ا ان و نر   CAS9  ین پههروتئ   یههب ترک 

هدف متصل   ای ان ی به د   PAM های ی توال  یی شناسا 

  ی ا دورشههته   ی ها شکسههت   یجههاد شههده و موجههب ا 

  های مکانیسهم ها و  شکسهت   ین ا   یجه . در نت شود ی م 

همولهوگ    یهر غ   ی شامل اتصا  انتها   یعی، طب   یم ترم 

 (NHEJ )  ی همولههوگ   یبی نههوترک   یم و تههرم   (HDR )  ،

رخ    یهدها نوکلئوت   ههای یگزینی جا   یا حذف، اضافه و  

 (. Permyakova and Deineko, 2024)   دهد ی م 

  CRISPR/Cas9بهر    ی مبتن   ی  ژنوم کظس   یرای  و   

  ی سهلو  بهرا   ی درونه  ای ان ی د   یم تهرم   یسهتم به س 

  ی متک   Cas9  از   ی ناش   ی ا دورشته  ی ها شکست   یم ترم 

  ی اتصها  انتهها   یسهم مکان   ی  است که عمدتا از طر 

همولههوگ صههورت گرفتههه و منجههر بههه ابجههاد    یههر غ 

. از  شود ی ها م کوچ  در سلو    ی ها درج   یا ها  حذف 

بهر    ی مبتنه  ی ابزارهها   یسهتم، س   یهن ا   ی  دا ی زمان پ 

  یشهین پ   ی ها غالب شده و استفاده از روش   یسپر کر 

 ,.Luo et al)   یافهت کاه     ی قابل توجه   یزان به م 

بههه طههور    CRISPR/Cas  یهه  هرچنههد تکن (.  2025

توسهعه محصهولات مطلهوب جههت    ی گسترده بهرا 

مورد اسهتفاده قهرار    ی غذا در کشاورز   یدار پا   ید تول 

حها     یهن ، بها ا ( Zaidi et al., 2019) گرفته اسهت  

ناخواسته و خارج   های یرای  در مورد و  هایی ی نگران 

  ی روش وجود دارد. بهرا   ین از هدف در استفاده از ا 

ا  ژنهوم    یهرای  و   ههای ی هها فناور چال    ین غلبه بر 

ماننههد    ی ا دورشههته   ی ها و بههدون شکسههت   تر یهه  دق 

  یهدی ت  نوکلئوت   های یگزینی جا   ی برا   یه پا   یرای  و 

 (Komor et al., 2016 )  ی بهرا   ین نغهاز   یهرای  و و  

  یهها ههها  الگههو، درج   ای ان ی بههدون د   هههای یگزینی جا 

توسههعه    یسههی رونو   های کننههده یم ها و تنظ حههذف 

  ین نغاز  یرای  و  (. Anzalone et al., 2019)  اند یافته 

نسههبت بههه    یری پههذ از انعطاف   تری یع گسههتره وسهه

و بهه    " 1جهدو  "   کنهد ی را فهراهم م   یهه پا   یهرای  و 

در    تر یچیهده پ   ییهرات تغ   یجهاد ا   ی بهرا   یهل دل   ین هم 

بهه   (. Gallo et al., 2025) ژنهوم، کارنمهدتر اسهت  
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و اثرات خهارج از ههدف    یشتر ب   پذیری ی  تطب   یل دل 

  یکی در حا  حاضر به    ین نغاز  یرای  و  یافته، کاه  

ژنهوم    یرای  و   ینه پژوه  در زم   ی اصل   ی از محورها 

و    تر یههه  دق   یگزینی شهههده اسهههت و جههها   یل تبهههد 

به و   یرتر پذ انعطاف  ارائهه    ی سهنت   یه پا   یرای  نسبت 

    (. Gallo et al., 2025)   دهد ی م 

 

   ین نغاز   یرای  و و   یه پا   یرای  و   ، ژنوم   یرای  و   ی ناور ف دو نوع    یسه مقا   . 1جدول 

سال معرفی   نقاط ضعف  نقاط قوت هاویژگی فناوری

 و منبع 

ویرایش  

 پایه 

 

نوع جه  جهایگزینی   4امکان ایجاد  

 نوکلئوتیدی
(C→T, G→A, A→G, T→C)     

استفاده از دنمیناز سیتیدین یا ندنین 

    Cas9متصل به نیکاز

ای و های دورشههتهنیههاز از شکسههتیب 

 الگوهای اهداکننده

 ای  های نقطهدقت بالا در جه 

 انتقا  موثر و ساده 

های حیوانی و  کارنمدی در سیستم

 گیاهی

 محدود به جایگزینی انتقالی 

خطر اثرات جانبی و  

 زدایی خارج از هدف نمین

غیر موثر برای درج یا حذف  

 قطعات بزرگ 

معرفی شده  

 2016در سا  

)Komor et 

al., 2016; 

Gaudelli et 

al., 2017; 
Anzalone et 

al., 2019  (  

ویرایش  

 آغازین  

 جایگزینی نوکلئوتیدی 12انجام تمام 

قابلیت درج یا حذف قطعات کوچ   

 و بزرگ 

متصل به   Cas9استفاده از نیکاز 

ای  اننررونوشت بردار معکوس و 

 راهنمای ویرایشگر نغازین 

ای و  های دورشتهنیاز از شکستبی

 الگوهای اهداکننده 

)پشتیبانی  انعطاف بالا  بسیار  پذیری 

 از انواع جایگزینی، درج و حذف( 

و   جانبی  اثرات  میزان  بودن  پایین 

 های خارج از هدف ویرای 

به شکست نیاز  بدون  بالا  های  دقت 

 ای و الگوی اهدا کننده دو رشته

 های مختلف قابل استفاده در گونه

و   بزرگ  ساختاری  اندازه 

پیچیده  تر مکانیسم 

بهینه برای  نیازمند  سازی 

در   ویژه  به  کارایی  افزای  

 گیاهان 

برخی   در  انتقا   محدودیت 

 ها گونه

معرفی شده  

در سا   

201۹ 

)Anzalone et 

al., 2019; 
Lin et al., 

2020; Zhong 

et al., 2024  (  

 

  ینآغاز  یرایشو

ژنهوم    یهرای  و   های ی از فناور   یکی   ین نغاز   یرای  و 

شد    ی و اعتبارسنج   ی معرف   201۹است که در سا   

 (Anzalone et al., 2019 .)  ی  از    ین نغاز   یرایشگر و  

nCas9   (H840A   یهها  D10A  ) ی متصههل بههه انتههها  

بردار معکههوس )مشههت  از  رونوشههت   یم ننههز   ینههی نم 

  یل تشهک  ( MMLV)   ی مولون   ین مور   ی لوسم   یروس و 

  ی ا ان نر   یه  مجموعهه همهراه بها    ایهن شده اسهت.  

شههده بههه نههام  اصظح  ( sgRNA) منفههرد    ی راهنمهها 

 ( pegRNA)   ین نغهاز   یرایشهگر و   ی راهنمها   ی ا ان نر 

ا اتصها   . به( Gallo et al., 2025)   کنهد ی عمهل م 

هههدف در    یگههاه بههه جا   nCas9-MMLV  مجموعههه 

. پس از نن،  شود ی م   یجاد ا   Rساختار حلقه    ا، ان ی د 

تها اتصها     شکافد ی را م   یرهدف رشته غ   یکاز ن   یم ننز 

و نغهههاز    ین نغهههاز   یرایشهههگر و   ی راهنمههها   ی ا ان نر 

تسهه   ی بردار رونوشت  را  کنهد. سهپس    یل معکهوس 

گههههروه    ی شههههده، کههههه دارا شکسته   3'   ی انتههههها 

محههل اتصهها     یههه نزاد اسههت، بههه ناح   یدروکسههیل ه 

  یرایشهههگر و   ی راهنمههها   ی ا ان ر نر ( د PBS)   یمهههر پرا 

  بردار وشهت رون   یم . سپس ننز شود ی متصل م   ین نغاز 

از    یمر، به عنوان پرا   3'  ی معکوس با استفاده از انتها 

بهه    ین نغهاز   یرایشهگر و   ی راهنما   ی ا ان نر    3' قسمت 

  یههد جد   ا ان ی سههاخت رشههته د   ی عنههوان الگههو بههرا 

ا کند ی استفاده م  از  مرحله، بخ  برنمهده    ین . پس 

  یگهاه در جا   3' و فهظپ    شود ی ( برداشته م 5' )فظپ  

  یه    یهت ود و در نها شهی متصهل م   ا ان ی هدف به د 

دوگانهه نهاجور    ای ان ی د   یا هترودوپلکس    ای ان ی د 

 ,.Anzalone et al)   " 1شههکل "   گیههرد ی شههکل م 

2019 .) 
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  Cas9-H840Aمتشهکل از    ین، نغاز   یرایشگر اتصا  مجموعه و (  A.  ( Yan et al., 2020)   ین نغاز   یرای  عملکرد و   یسم مکان   . 1شکل  

(  Bههدف.    ی ا ان ی بهه د  ( pegRNA)   ین نغهاز   یرایشگر و   ی راهنما   ی ا ان و نر  ( RT) بردار معکوس  رونوشت   یم متصل به ننز 

بهه محهل اتصها     ا ان ی تصها  رشهته بهرش خهورده د ( ا  Cas9-H840A  .Cی توسط دامنه نوکلئاز   ا ان ی رشته د برش ت  

شهدن رشهته بهرش خهورده    یل طو (  D.  ین نغاز   یرایشگر و   ی راهنما   ی ا ان نر   3'   ی در انتها  ( Primer binding site) ر  یم پرا 

بردار معکهوس  رونوشهت   یم شهده توسهط ننهز   یهل رشهته طو   ین رقابهت به(  Eبردار معکوس.  رونوشت   یم توسط ننز   ا ان ی د 

 (flap'3 )  بهرش خهورده    ی و رشته اصل (flap'5 )  ههدف.    ای ان ی اتصها  بهه د   ی بهراF  ) ای ان ی د   یل و تبهد   ا ان ی د   یم تهرم  

ناجور    شده   یرای  و   ای ان ی به د  ( heteroduplex DNA) دوگانه 

 

ماننهد    ین، نغهاز   یرایشهگرهای و   یه اول   ی ها در نسخه 

PE1    وPE2   ی خود هترودوپلکس بهه طهور خودبهه  

  یا ممکن است    ی شدگ جفت عدم   یم ترم   یر توسط مس 

گردد. در نسهخه  باز   یه اول   ی به توال   یا شود و    یت تثب 

PE3    اسههتفاده    ی  دوم و کظسهه  ی راهنمهها   یهه  ، از

کوتههاه از    ی ا تهها رشههته هههدف در فاصههله   شههود ی م 

  ین شههده شکسههته شههود و بههد   ی معرفهه  هههای جه  

  یم تههرم   یر جههه  هدفمنههد توسههط مسهه  یههب، ترت 

  یههب ترت   ین . بههد شههود ی م   یههت تثب   ی شههدگ جفت عدم 

 ی جه  مورد نظر به طور قابل توجه  یت تثب   یی کارا 

 Anzalone et al., 2019; Gallo)   یابهد ی م   ی  افزا 

et al., 2025  .) یشهرفتی دهنده پ نشهان   ی فناور   ین ا  

  ی است و دقته  یه پا   یسپر کر   ی بزرگ نسبت به فناور 

ابزارها  از    دهد ی ژنوم ارائه م   یرای  و   ی سنت   ی فراتر 

 (Gallo et al., 2025  .) از    تهوان ی م   ی، از نظر تئهور

هرگونه جهه     یباً تقر   ی معرف   ی برا   ین نغاز   یرای  و 

منفهرد تها    یدی باز نوکلئوت   ی    ییر از تغ   یاز، مورد ن 

چنهد    ییهرات ، تغ )درج، حهذف   تر یچیهده پ   ییرات تغ 

  یه اول   ی ها (، استفاده کرد. تظش یره و غ   لئوتیدی نوک 

  یاهههان، در گ   ین نغههاز   یههرای  و   یری کارگ بههه   ی بههرا 

(  % 10ی و به ندرت بالا   % 1یر )غالباً ز   یینی پا   ی بازده 

 (. Li et al.,2020; Lin et al., 2020)   داد ی نشان م 

منتشر شد   ی متعدد  های یشرفت پ  یر اخ  ی ها در سا  

  ی ههها ان بههه نرخ شناسههیاه گ   یابی کههه امکههان دسههت 

  های یسهتم به دسهت نمهده در س   یر به مقاد   ی  نزد 

  ها یشههرفت پ   یههن را فههراهم کههرده اسههت. ا   یههوانی ح 

  ی فنهاور   ین ا   ی به بهبود عملکرد اختصاص   ین همچن 

حهذف    یها مهورد نظهر و کهاه     ی هها الل   یجاد در ا 

 ,.Gallo et al) ناخواسهته کمه  کردنهد    ی هها الل 

  ی  ا یههر و   یی مههداوم کههارن   سههازی ینه ا به . بهه( 2025

بهه    یستم س   ین ا   یاد به احتما  ز   یاهان، در گ   ین نغاز 

برگز  بهرا   یده، ابزار  هدفمنهد در    یهی زا جه    ی ههم 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

71
70

63
2.

14
04

.1
8.

2.
2.

9 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 jo

ur
na

lo
fb

io
sa

fe
ty

.ir
 o

n 
20

26
-0

9-
14

 ]
 

                             7 / 18

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.27170632.1404.18.2.2.9
http://journalofbiosafety.ir/article-1-641-en.html


 "1404 تابستان، 2، شماره 18 مجله ایمنی زیستی، دوره"

20 

  ی ها جه    یجاد ا   ی شده و هم برا شناخته  ی ها مکان 

خواههد شهد    یل ناشناخته، تبد   ی ها در مکان   ید جد 

 (Tingting et al., 2023 .) 

 
 یاهاندر گ ینآغاز  یرایشو کاربردهای

بهرن ، گنهدم و ذرت بهه عنهوان    یت توجه به اهم   با 

  ین ا   یدار عملکرد پا   ی  افزا   ی، اصل   یی محصولات غذا 

در سهطح    یی غهذا   یت و حفظ امن   ین در تام   یاهان گ 

رو،    ین برخوردار است. از هم   یی از ارزش بالا   ی جهان 

مقاومهت    ی  مطالعات با هدف بهبود عملکهرد افهزا 

از    یهاهی گ   زای یمهاری در برابر عوامل ب   یاهان گ   ین ا 

مورد توجه    یز ن   یکی ژنت   ی نژاد به   های ی فناور   ی  طر 

 ;Matres et al., 2021) پژوهشهگران قهرار دارد  

Huang and Liu, 2023  .) انهد  مطالعات نشهان داده

( در برن   3و    2یتینگ اد   یم )پرا   ین نغاز   یرای  که و 

 ,.Lin et al) دارنهد    ی قابهل قبهول   یی و گنهدم کهارا 

  ین نغهاز   یهرای  و   یسهتم به طور مشهابه، س  (. 2020

بهه طهور    یهز ن  ( enpPE2)   یاهان گ   ی برا   یافته بهبود  

  یجههاد و امکههان ا   کنههد ی عمههل م   یاهههان مههوثر در گ 

ژن را فراهم   ین در چند  یر پذ و وراثت   ی  دق  ییرات تغ 

  ی را بهه ابهزار   ین نغاز   یرای  و   یژگی، و   ین . ا نورد ی م 

از    ی بهبود صهفات محصهولات زراعه  ی ارزشمند برا 

 Li)   کند ی م   یل تبد   مند هدف   ی ژنوم   ییرات تغ   ی  طر 

et al., 2022 ) یافته بهبود    ین نغاز   یرای  و   یی ارا . ک  

تا    0در برن ، بسته به محل هدف، از    یاهان گ   ی برا 

 (. Xu et al., 2020) بهوده اسهت    یر درصد متغ   31

کارنمهدتر    ههای ی روش با طراح   ین ا   ی بازده   امروزه 

  ین و همچنهه  ین نغههاز   یرایشههگر و   ی راهنمهها   ی ا ان نر 

  یههرای  و   یافتههه بهبههود    های یسههتم اسههتفاده از س 

  یافتهه   ی  افهزا   یشهتری ب   ی ژن   ی ها در محل   ین، نغاز 

  ههای یژگی و   یر سها (.  Zhong et al., 2024) اسهت  

که    یاهان، گ   ی برا   یافته بهبود    ین نغاز   یرای  و   ید مف 

  70تا حهدود    اهداف خا  در نسل صفر برن    ی برا 

پروموتر،   یگزینی درصد گزارش شده است، شامل جا 

  ی  س و افهزا بردار معکهو رونوشهت   یم اصظحات ننز 

اسهت    ین نغهاز   یرایشگر و   ی راهنما   ی ا ان نر   یداری پا 

 (Lin et al., 2020 )محققههان    ی پژوهشهه  ی . طهه

  یم ننههز   RNase Hبهها حههذف دامنههه    یافتنههد در 

  ین بردار معکهههوس و افهههزودن پهههروتئ رونوشهههت 

در    ین نغهاز   یهرای  بهازده و   یروسهی و   ید نوکلئوکپس 

.  یابههد ی م   ی  افهزا   ی بهه طههور قابهل تههوجه   یاههان گ 

انواع    یی منجر به بهبود کارا   یکرد دو رو   ین ا   یب ترک 

جفت    ۹0تا    ی ها حذف   یدی، نوکلئوت   های ینی جانش 

جفهت بهاز در بهرن  و گنهدم    34تها    ی ها و درج   باز 

  ین شهده همچنه  ی مهندسه  یرایشهگر و   ین . ا شود ی م 

  ی ها ک  برن  مقاوم به علف   یاهان گ   ید تول   تواند ی م 

  یل را تسههه   ینون ازول یمیههد اوره و ا   یل نههوع سههولفون 

  یگههر، د   ی ر تظشهه. د ( Zong et al., 2022)   یههد نما 

  یهی زا با جه    ین چ   ی پژوهشگران دانشگاه کشاورز 

سهاختار    ی بردار معکهوس و مهندسهرونوشت   یم ننز 

  یههرای  موفهه  بههه و   ین، نغههاز   یرایشههگر و   ین پههروتئ 

گندم و هشهت    ی ها همزمان ده ژن در پروتوپظست 

 ,.Ni et al) اند  شهده   یختهه ترار   ی ها ژن در گنهدم 

2023 .)   

اخ      یرایشهگرهای اند کهه و گزارش داده   یر مطالعات 

وجود دارند کهه قهادر    ی ا شده   ینه به   یاهی گ   ین نغاز 

  ی درصهد بهرا   20از    ی  به  ی به بهازده   یابی به دست 

کوچه     ی و درج نشانگرها   یدی چند نوکلئوت   ییر تغ 

حهذف و    ههای ی توال   یل تشهک   ین در برن ، بها کمتهر 

 Li et al., 2023; Zhong) اضافه ناخواسته هستند  

et al., 2024  .)یهان ب   سهازی ینه بها به   ی در پژوهشه  

  یرای  و   یی کارا   ین نغاز   یرایشگر و   ی راهنما   ی ا ان نر 

در   ( ALS)   ینتاز اسهتولاکتات سه  یم ژن رمزگذار ننز 

 (. Jiang et al., 2020)   یافت ذرت بهبود  ی ها سلو  

ک   ذرت مقاوم به علهف   های ین لا   ید به منظور تول 

جهههه  مفهههاعف    یههها   P165Sجهههه     ی حهههاو 

W542L/S621I   ی ها در ژن  ZmALS1    وZmALS2  ،

  ی ا ان دو نهوع نر   ی حاو   ین نغاز   یرای  و   یستم س   ی  

ههدف قهرار دادن    ی بهرا   ین نغاز   یرایشگر و   ی راهنما 

شههد تهها    ی طراحهه  ZmALS2و    ZmALS1همزمههان  

نشان داد کهه    ی  شود. نتا   یجاد مفاعف ا   ی ها جه  

  ههای ین درصهد از لا   6/ 5درصهد و    53/ 2  یب به ترت 
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در    W542Lو    S621I  ی هها جه    مهل حا   یخته ترار 

  یسهه بودند و در مقا   ZmALS2و    ZmALS1  ی ها ژن 

نشههان دادنههد    ی بههالاتر   یههرای  و   یی بهها بههرن ، کههارن 

 (Huang and Liu, 2023 .)  یری از به کارگ   ی ا نمونه  

گوجه    یاه در گ   ی، ا دولپه   یاهان در گ   ین نغاز   یرای  و 

شده به  اصظح   ین نغاز   یرایشگر صورت گرفته است. و 

  RPS5Aبهها اسههتفاده از پرومههوتر    pCXPE03نههام  

از نظهر    شده ینه به   MMLV  یان ب   ی برا   ی فرنگ گوجه 

  U6پرومههههوتر    ( و pMMLV)   یههههاهی کههههدون گ 

  یرایشگر و  ی راهنما  ی ا ان نر   یان ب  ی برا  یدوپسیس نراب 

  یه  دق   ییهرات منفرد، تغ   ی راهنما   ی ا ان و نر   ین نغاز 

  یهاه گ   ( PDS1و    GAI ،  ALS2را در سهه ژن )   ی ژنوم 

ر  (. د Lu et al., 2021) ممکن سهاخت    ی فرنگ گوجه 

  ینههی زم   یب سهه  یههاه گ   ی کههه رو   یگههر د   ی پژوهشهه

  یهرای  و   یی کهارا   یهز انجام شهده اسهت ن   ید تتراپلوئ 

خارج از هدف    های یی زا با عدم وجود جه    ین نغاز 

  (. Perroud et al., 2022) است    یده به اثبات رس 

نشهان    ینهه زم   ین مطالعات انجام شده در ا   مجموعه 

  ی دارا   ین ژنهوم نغهاز   یهرای  و   ی که فنهاور   دهد ی م 

 Vu)   است   یاهان در گ   ی ا انداز کاربرد گسترده چشم 

et al., 2024 ) ی روشه  یاههان در گ   ین نغاز   یرای  . و  

خهها  در    ییههرات تغ   یجههاد ا   ی و کارنمههد بههرا   یهه  دق 

حهذف    یها بازهها، درج    یل از جمله انواع تبد   ا ان ی د 

  ی توال   ی  و ادغام دق   ها یگزینی جا   ا، ان ی د   های ی توال 

 ,.Gao 2021; Sun et al) است    یاه در ژنوم گ  ا ان ی د 

از    یهدی، نوکلئوت   ییهرات تغ   یجهاد عظوه بهر ا (.  2024

هدفمند    یی زا جه    ی برا   توان ی م   ین نغاز   یرایشگر و 

ژن    یم تنظهه  ( و Xu et al., 2021)   یههاهی گ درون 

 Shi et) ن استفاده کرد  یاها در گ   یگاه جا   ی اختصاص 

al., 2023  .)یههه  بههها وارد کههردن دق   ین، همچنهه  

  ی شهده( بهه نهواح )شناخته   شده ی طراح   ی ها جه  

  یهها   ی عناصههر پرومههوتر   شههونده، رمز یر غ   یمههی تنظ 

 ,.Liu et al) خهوان  بهاز بالادسهت    ی ها چارچوب 

2021; Tang and Zhang, 2023 ) ین نغاز   یرایشگر و  

ننچه در س   تواند، ی م    CRISPR/Cas9  یسهتم مشابه 

  یها کهرده و    یل ژن را تعهد   یان سطوح ب   دهد، ی رخ م 

  یرهای امر مس   ین ا   دهد.  ییر را تغ  یمی تنظ  های ی توال 

ژن،    یهان ب   ی الگوهها   یه  دق   یم تنظ   ی را برا   یدی جد 

و    ی محصولات کشهاورز   یفیت و ک   ی ور بهره   ی  افزا 

فهراهم    یافتهه با تحمل تهن  بهبود   یاهانی توسعه گ 

  ی اصهل   یهای از مزا   کی . ی ( Vu et al., 2024)   کند ی م 

  ی  دق  ییرات تغ   یجاد نن در ا  یی توانا  ین، نغاز  یرای  و 

است کهه    یی ها از جمله مکان   ی، در هر مکان   یباً تقر 

  های یسهتم س   یها   یهه پا   یرایشهگرهای ننها بها و   ییر تغ 

  ی فنهاور   یهن دشوار است. ا   CRISPR/Cas9معمو   

  یح و تصح   ی نلل   های یانت وار   ی مهندس   ی برا   یژه به و 

افهزودن توال   ی ا نقطه   ی ها جه     ههای ی مفر بدون 

بها  (.  Nayagam, 2025) بهوده اسهت    ید مف   ی، خارج 

در    ی فنهاور   یهن ا   یین نسهبتاً پها   یی حها ، کهارن   ین ا 

و    یههاهی گ   یوتکنولههوژی کههاربرد نن را در ب   یاهههان، گ 

  یه  توسهعه    ین، . بنهابرا کنهد ی محدود م   ی کشاورز 

  ی فهور   یهاز کارنمد ن   ین نغاز   ی ژنوم   یرای  و   یستم س 

  یشهتر ب   سازی ینه که به   دهد ی امر نشان م   ین است. ا 

اسهت    یهاز مورد ن   یاهان گ   یرای  و   ی برا   ی فناور   ین ا 

  سهازی ینه افکتورهها، به   ی که شامل تکامل ساختار 

  ی و بههازطراح   ین نغههاز   یرایشههگر و   ی راهنمهها   ی ا ان نر 

 (. Huang and Liu, 2023) نن است    یستم س 

 زیستییمنیاز منظر ا  ینآغاز  یرایشو هایمزیت

ژنوم    یرای  و   یه که بر پا  ی نژاد به   ید جد  های فناوری 

  یگهاه جا   ین همزمهان چنهد   ییهر هستند و امکهان تغ 

روند بهبود    کنند، ی را در ارقام برتر فراهم م  یکی ژنت 

جهان    یی غذا   یت و امن  یده محصولات را سرعت بخش 

  های ی فناور (. Yin et al., 2017)  کنند ی م  یت را تقو 

محصهولات    لیهد تو   ی ژنهوم بهرخظف فنهاور   یرای  و 

ا   ییراتی تغ   یخته، ترار  که به شهکل    کنند ی م   یجاد را 

  یجهاد ا   ی نژاد بهه   ی سهنت   ی هها بها روش   یا و    یعی طب 

اساس   ین برهم  (. Duensing et al., 2018)  شوند ی م 

ژنوم    یرای  و   های ی فناور   ی گفت به طورکل  توان ی م 

  یرای ، پس از و   ی ژنوم   ی حفظ ساختار اصل   یل به دل 

  ی بهبود محصولات زراع   ی برا   یمنی ا   های ی تکنولوژ 

 ;Kamburova et al., 2017)   شهوند ی محسهوب م 

Friedrichs et al., 2019  .) ی، درک کل   ین با وجود ا  
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محصهولات    زیسهتی یمنی دربهاره ا   یهز ن   هایی ی نگران 

هها وجهود دارد.  روش   یهن با اسهتفاده از ا   یجادشده ا 

در    زیسههتی یمنی مههرتبط بهها ا   چههال    ترین ی اصههل 

از    ی ناشه  ی ژنهوم نگرانه  ی  را ی و   ی استفاده از فناور 

بهه    یاههان ناخواسهته در گ   یکهی ژنت   ییرات تغ   یجاد ا 

 Liang et) خارج از ههدف اسهت    ی ها جه    یل دل 

al., 2018; pineda et al., 2019  .) راستا    ین در هم

بهه حهداقل رسهاندن    ی بهرا   ی توجه قابل   ی ها تظش 

انجهام شهد و    هها ی فناور   یهن اثرات خارج از هدف ا 

در    یز ن   ین و نغاز   یه پا   های ی  ا یر و توسعه و   ی طراح 

اهههداف بههوده اسههت    یههن بههه ا   یابی دسههت   ی راسههتا 

 (Shimatani et al., 2017; El-Mounadi et al., 

(  201۹و همکاران )   ننزالون   اساس   ین رهم . ب ( 2020

  ین نغاز   یرای  و   ی داشتند سه مرحله در فناور   یان ب 

  یهن از ا   ی سبب کاه  اثهرات خهارج از ههدف ناشه

مهوارد    یهن سه مرحله شامل ا   ین . ا شود ی م   یرای  و 

انداز در  فاصهله   ی تطاب  توال   یا است: مکمل بودن و  

بهها    ین نغههاز   یرایشههگر و   ی راهنمهها   ی ا ان مولکههو  نر 

را    Cas9دف که امکان اتصها  دامنهه      ه   ای ان ی د 

در    یمر اتصا  پرا   یه . مکمل بودن ناح کند ی فراهم م 

  ای ان ی بهها د   ین نغههاز   یرایشههگر و   ی راهنمهها   ی ا ان نر 

معکوس و مکمهل بهودن    یسی نغاز رونو   رای هدف ب 

  ی هدف بهرا   ای ان ی معکوس با د   یسی محصو  رونو 

 . است   یدی فظپ نوکلئوت   یم و ترم   یل تکم 

سهه    یر بهر تهاث   ی مبن   یه فرض   ین اثبات ا   ی در راستا   

اثرات خارج از هدف   یزان مرحله مذکور در کاه  م 

اثهرات خهارج از    یهابی و جههت ارز   ین نغهاز   یرای  و 

بها    ی ، پژوهش Cas9نسبت به    ین نغاز   یرای  هدف و 

  هههای ی و فناور   HEK293T  ی ها اسههتفاده از سههلو  

  16و    Cas9(،  2و    1  ی ها )نسههخه   ین نغههاز   یههرای  و 

  4کههه    ین نغههاز   یرایشههگر و   ی راهنمهها   ی ا ان نر   وع نهه

  یهه  و هر   دهنههد ی را هههدف قههرار م   ی ژنههوم   یگههاه جا 

  ی خارج از هدف شناخته شده برا   یگاه جا   4حداقل  

Cas9    ( اند  شان داده ن   ی که مطالعات قبل   هایی ی توال

از  اسهتفاده    ههای یرای  احتمها  و   Cas9  درصورت 

اد  یهز   یار هها بسهناخواسهته در نن   یا خارج از هدف  

 ;Tsai et al., 2015) است( دارند، صهورت گرفهت  

Kleinstiver et al., 2016; Anzalone et al., 

  ی  حاصل از کاربرد هر   ی  نتا   یان م   یسه مقا (.  2019

همراه بها    Cas9سه روش شامل، استفاده از    ین از ا 

  Cas9،  (Cas9+ sgRNA)منفهرد    ی راهنما   ی ا ان نر 

  ین نغاز   یرایشگر و   ی راهنما   ی ا ان نوع نر   16  همراه با 

 (Cas9+ pegRNA )  یرایشگر و   یستم و استفاده از س  

همههراه بهها    Cas9انجههام شههد. اسههتفاده از    ین، نغههاز 

اثرات خارج   یجاد منفرد، منجر به ا  ی راهنما  ی ا ان نر 

،  EMX1شههناخته شههده    یگههاه جا   4از هههدف در  

HEK3  ،HEK4    وFANCF   یههانگین م   یههب بهها ترت  

  و   % 60±26   ، % 16±16  ، % 48±28  ی فراوانهههههههههه

  ی ا ان همراه بها نر   Cas9. استفاده از  شد   % 4/ 5.6±3

اثرات درون هدف را به    ین، نغاز   یرایشگر و   ی راهنما 

  ی راهنمها   ی ا ان همهراه بها نر   Cas9مشابه با    یزان م 

  % 4/ 4  یهزان منفرد و اثرات خهارج از ههدف را بهه م 

منفهرد    ی راهنمها   ی ا ان همهراه بها نر   Cas9کمتر از  

از و    3تنهها در    نغهازین   یهرای  نشان داد. استفاده 

اثر خهارج از ههدف نشهان داد.    یگاه، جا   16مورد از  

خهارج از    یرای  و   یی ها کارا مورد از نن   ی  تنها در  

  یهانگین بوده اسهت. م   % 1برابر با    یا و    تر ی  هدف ب 

 ین نغاز  یرای  خارج از هدف با استفاده از و  یرای  و 

و    EMX1  ،HEK3  ،HEK4)   یگهههاه جا 4در همهههان  

FANCF    ) 2/ 2% ±5.2> ،  % 0/ 1> ،  % 0/ 1>  یب به ترت  

  یگهاه در جا   همچنین .  است   بوده   % 0/ 13±0.11>   و 

HEK4 اثر خارج از هدف حاصل از کاربرد    یی ، کارا

Cas9   ین، نغاز   یرایشگر و   ی راهنما   ی ا ان همراه با نر  

اثر خارج از هدف حاصهل از    یی و کارا   % ۹7برابر با  

  ی  بوده است. نتا   % 0/ 2تنها برابر با    ین نغاز   یرای  و 

  ی محققان نن را مبنه  یه پژوه  فرض   ین از ا   ل حاص 

  ین نغهاز   یهرای  و   ی فناور   ی سه شرط مکمل   یر بر تاث 

خارج    های یگاه بر کاه  اثرات خارج از هدف در جا 

به اثبات رساند    Cas9از هدف شناخته شده توسط  

 (Anzalone et al., 2019 .)  است کهه    ی در حال   ین ا

، تنها  CRISPR-Casژن    یرای  و   ی سنت   یستم در س 

  یها شهدن    یبریهد ه   یهرای ، انجام و   ی لازم برا   شرط 

هدف و بخ  شناسهاگر    ی ا ان ی د   ین ب   ی شدگ جفت 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

71
70

63
2.

14
04

.1
8.

2.
2.

9 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 jo

ur
na

lo
fb

io
sa

fe
ty

.ir
 o

n 
20

26
-0

9-
14

 ]
 

                            10 / 18

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.27170632.1404.18.2.2.9
http://journalofbiosafety.ir/article-1-641-en.html


 " … مسیر در زیستییمنیا هاییکاه  نگران ینو در راستا ی: گام یننغاز یرای و ، و دورانییان دعائسید "

23 

امر بهه طهور    ین منفرد است، که ا   ی راهنما   ی ا ان نر 

ههدف را  خارج   یهرای  احتما  وقوع و   ی قابل توجه 

 ;Jiang and Doudna, 2017)   دههد ی م   ی  افهزا 

Chen et al., 2020 .) مطالعات نشان داده    ین همچن

  یاهان گ   ی صورت گرفته رو  ی ها است که در پژوه  

  یهرای  و   یچ ه   ید تتراپلوئ   زمینی یب برن ، گندم و س 

و خارج از هدف مشاهده نشده    بینی ی  قابل پ   یر غ 

 Hua et al., 2020; Lin et al., 2020; Lin) است  

et al., 2021; Perroud et al., 2022; Gupta et 

al., 2023  .) یرای  و   ری گفت فناو   توان ی م   ین بنابرا  

خارج از    های یگاه در جا   Cas9با    یسه در مقا   ین نغاز 

خهارج از ههدف    یهت ، فعال Cas9شده  هدف شناخته 

  یار بسهه  ی دارد، محصههولات جههانب   ی کمتههر   یار بسهه

  یم نن نسبت به ترم   یی و کارا   کند ی م   ید تول   ی کمتر 

ناش همولوگ  مشابه است.    یا بالاتر    Cas9از    ی محور 

موضهوع    و بهر اسهاس ههدف    ی فنهاور   ین ا   ین همچن 

  ی دارا   یهه پا   یرایشهگرهای بها و   یسهه استفاده در مقا 

 (. Lin et al., 2020) نقهاط قهوت و ضهعف اسهت  

ها و  هها، حهذف با امکان انجام درج   ین نغاز   یرای  و 

به صورت    ی ا نقطه   ی ها نوع ممکن از جه    12هر  

دو    ی ها بهه شکسهت   یهاز و هدفمنهد، بهدون ن   ی  دق 

را    یل پتانس   ین دهنده، ا   ا ان ی د   ی الگوها   یا   ی ا رشته 

  اتفاق بهه یب قر   یهت اکثر   یح دارد که مطالعه و تصهح 

 ,.Tingting et al) را متحو  کند   زا یماری ب  ی ها نلل 

2023 .) 

 
  یندهانداز آو چشم هامحدودیت

  یه  به عنهوان    یاهان، در گ   ین نغاز   یرای  و   فناوری 

خهود قهرار    یهه نوظهور هنوز در مراحهل اول   ی فناور 

انجام   یشتر دارد. ب    یی کارن   یاهان شده در گ مطالعات 

بهه سهلو    تری یین پا   یار بس    یهوانی ح   ی ها را نسبت 

 Anzalone et al., 2019; Lin et) اند  گزارش کرده 

al., 2020  .) یی در کارن   ی د یا ز   یار تنوع بس   ین همچن  

مختلف ههدف وجهود دارد، بهه    ی ها بر اساس مکان 

و در    % 21/ 8در بهرن     یهرای  و   یی کهه کهارن   ی طور 

 ;Lin et al., 2020) بوده است    % 0/ 25-1/ 66گوجه 

Lu et al., 2021 .)   یهرای  کهاربرد و   یگهر د   ی سهو  

 ی مانند گندم فراوان  پلوئید ی در محصولات پل  ین نغاز 

شههده را نسههبت بههه    یرای و   ی ها از سههلو    ی کمتههر 

برن  نشان م   یپلوئید محصولات د  که    دهند، ی مانند 

کهاربرد    سهازی ینه بهه به   یهاز امر نشان دهنده ن   ین ا 

اسهت    پلوئیدی ی پل   های یستم در س   ین نغاز   یرای  و 

 (Lin et al., 2020 .)  یاههان در گ   ین نغهاز   یهرای  و  

بهه    یهاز مواجهه اسهت و ن   هایی یت هنوز بها محهدود 

  ها یت محدود   ی غلبه بر برخ   ی برا   یشتر ب  سازی ینه به 

 ,.Anzalone et al., 2019; Lin et al) وجود دارد  

  های یت محهدود   یهل به طهور خها ، بهه دل (.  2020

  یههرای  ههها قابههل و مکان   ی ، برخههPAM  هههای ی توال 

  ی اجهزا   تهوان ی مشهکل، م   یهن رفهع ا   ی . برا یستند ن 

ب   ین نغاز   یرایشگر و   یستم س  .  ید بهبود بخشه  یشتر را 

  تر ی کههاربرد   هههای اریانت و   ی بررسهه  یههن، عههظوه بههر ا 

nCas9   فراتر از    یرای  به گسترش دامنه و   تواند ی م

-Cebrian) کم  کنهد    PAM  ی فعل   های یت محدود 

Serrano and Davies, 2017 ) ی فنههاور   یههن . ا  

نسهل او     یگهوت هموز   یاههان گ   ید در تول   ین همچن 

  ی نژاد امر نه تنها زمان به   ین دارد. ا   یینی پا   یی کارن 

  ی نژاد بلکه کهاربرد نن را در بهه   کند، ی م   ی را طولان 

برن  ه   یاهان گ    پلوئیهد ی پل   ی نژاد بهه   یا   یبرید مانند 

  یشهتر بهه بهبهود ب   یهاز ن   ین، . بنهابرا سازد ی محدود م 

 ,.Perroud et al) وجهود دارد    ی فناور   ین ا   یی کارن 

2022; Tingting et al., 2023  .)  توسهعه مسهتمر

از    ی کهههه ناشههه  ین، نغهههاز   یهههرای  و   های یسهههتم س 

  یههن مههرتبط بهها کههاربرد ا   حقیقههات در ت   ها یشههرفت پ 

 ;Nelson et al., 2022) در پسهتانداران    ی فنهاور 

Doman et al., 2023 )   یاههان و گ   (Zong et al., 

2022; Sun et al., 2024 سهههت و توسهههعه  ( ا

ماننههد    ین نغههاز   یههرای  نونورانههه و   های یسههتم س 

  (Doman et al., 2023)   ( PE6) انواع نن   یدترین جد 

  ی هها بهرا حل از راه   ی ر ت یع دامنه وسه  شود ی سبب م 

  یاههان در گ   ی فنهاور   یهن ا   های یت غلبه بهر محهدود 

  رغم ی عله  ین ا بنهابر (.  Vu et al., 2024) فراهم شود  

را دارد   یل پتانس   ین ا  ین نغاز  یرای  ها، و انبوه چال  
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  یه  ژنوم   یهه پا   یقهات را در تحق   یشهرو پ   یگهاه که جا 

بهه    ی بهبود محصولات کشاورز   ی ها و برنامه   یاهی گ 

  ین نغهاز   یهرای  و  (. Vats et al., 2024) دست نورد  

  ی  ژنوم دق   یرای  و   ی فناور   ی  به عنوان    ینده، در ن 

بهبههود محصههولات    ی بههرا   توانههد ی و قدرتمنههد، م 

  یر بر سا   یرگذاری و بدون تأث   ی  طور دق به   ی کشاورز 

حها ،    ین صفات مطلوب ننها اسهتفاده شهود. در عه

متعدد را به طور همزمان و با دقت   ی ها ژن  توان ی م 

  یههن بهها اسههتفاده از ا   ی مولکههول   ی نژاد بههه   یهه  از طر 

صفات مطلوب    یب ترت   ین کرد و بد   یرای  و   ی فناور 

نمود. مهمتهر از    یع چندگانه را به طور کارنمد تجم 

را    یهدی کل   ی هها ژن   تواند ی م   ین نغاز   یرای  همه، و 

  ی صفات مهم مختلف در محصهولات کشهاورز   ی برا 

  یی برتر را شناسا   ی نلل   های یپ هدف قرار دهد، ژنوت 

سهازد.    ی پظسم محصهولات را غنهو منابع ژرم   ند، ک 

محصههولات را    ی مولکههول   یهه  دق   ی نژاد امههر بههه   یههن ا 

را    یهاهی گ   ی مصهنوع   شناسی یست کرده و ز   یل تسه 

بهه اعتقهاد   (. Tingting et al., 2023)   برد ی م   ی  پ 

  یهرای  و   یسهتم س   ی، فنهاور   یهن محققان با بهبهود ا 

ژنههوم کارنمههد،    یههرای  و   یکههرد رو   یهه    ین نغههاز 

انعطاف   پذیر ی  تطب  و    یاهی گ   یقات تحق   ی برا   یر پذ و 

 Xu) فراهم خواهد کرد    ی بهبود محصولات کشاورز 

et al., 2020 .) 

 یریگ نتیجه

غذا و    ین تام   ی، موجود در عرصه کشاورز  های چال  

  ی، سنت  ی ها روش  یت همراه با محدود   یی، غذا  یت امن 

سهاخته    ی را ضرور   ید جد   های ی از فناور   ی مند بهره 

  ههای ی هها و نگران چال    ی، است. با ظهور هر فناور 

حاصل از کاربرد نن    ی  در خصو  نتا  زیستی یمنی ا 

رو، محققان همواره    ین . از ا یابد ی بروز و ظهور م   یز ن 

  ههای ی بهالا و نگران   یی بها کهارا   یی ها به دنبا  روش 

  ین نغاز   یرای  و  ی اند. فناور کمتر بوده  زیستی یمنی ا 

  ی ها شکسههت   یجههاد بههه ا   یههاز بهها توجههه بههه عههدم ن 

اثرات خارج از هدف کمتهر نسهبت بهه    ی، ا دورشته 

هها و  انواع جه    یجاد نن در ا   ی و توانمند   یسپر کر 

ژنهوم    یهرای  به سهمت و   زرگ ب   ی گام   ها یگزینی جا 

  ین . با ا شود ی محسوب م  تر بینی ی  و قابل پ  تر یمن ا 

بهها    یاهههان در گ   ی فنههاور   یههن ا   ی حهها ، کههاربرد فعلهه

و    یین پهها   یی از جملههه کههارا   ی مهمهه  ی ههها چال  

  یههل ههها بههه دل مکان   ی برخهه  یههرای  در و   یت محههدود 

  ین، مواجه است. بنهابرا   PAM  های ی توال   یت محدود 

و    ین نغهاز   یهرای  کارنمهدتر و   های یسهتم توسعه س 

  ها یت غلبه بر محدود   ی برا   ی فناور   ین ا   سازی ینه به 

پ    یهن انتقها  موفه  ا   ی بهرا   ی اساسه  نیازهای ی  از 

در    یه  دق   ی نژاد بهه   ی عمله  ی ها بهه برنامهه   ی فناور 

امر ضمن حفظ مظحظات    ین است. تحق  ا   یاهان گ 

محصهولات    یهد در تول   یهدی افه  جد   زیستی، یمنی ا 

 . ود خواهد گش   یدار مقاوم و پا   ی زراع 
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Abstract 

Rapid population growth and climate change have made the development of high-yielding, stress-tolerant 

crops a global necessity. The emergence of genome editing technologies such as CRISPR-Cas9 has 

revolutionized this field. However, biosafety concerns arising from DNA double-strand breaks and off-

target effects have posed obstacles to their application in plants. Prime editing, as a next-generation 

genome editing tool, can introduce various types of mutations without inducing double-strand breaks and 

with significantly reduced off-target effects, and it does not require an external DNA donor template. 

Therefore, despite certain limitations of Prime editing, such as its low efficiency in plants and PAM 

sequence constraints, this technology holds great potential for the development of superior agricultural 

crops for various purposes, including yield enhancement, conferring resistance to various abiotic and 

biotic stresses, and improving the quality of plant products. Accordingly, this article aims to provide a 

brief introduction to this technology as a novel step toward mitigating biosafety concerns associated with 

genome editing technologies in plants. 

Keywords: Food security, Genetic modification, CRISPR, Genome editing 
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