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 چکیده

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

اند، اما کرده  یجادا  یشهزم  یندر ا  یتحول  CRISPR-Cas9ژنوم مانشد    یرای و  هاییکرده است. ظهور فشاور  یلتبد  یجهان

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

 یجهادبهه ا  یهازژنهوم، بهدون ن  یهرای و  یاز ابزارها  یدیبه عشوان 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   یینپها ییمانشد کارا یننغاز یرای و  هاییتمحدود  رغمیعل  یل،دل  ینانجام دهد. به هم  یدهشده خارج

اههداف   یبهرا  یتوسعه محصولات برتر کشاورز  یبرا  یادیز  یلهمچشان از پتانس  یفشاور  ینا  ،PAMهاییتوال  یتمحدود

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

 ینهو در راسهتا یبهه عشهوان  هام یفشهاور  یهنا  یاجمال  یمقاله با هدف معرف  یناساس ا  ینبرخوردار است. برهم  یاهی 

 شکل  رفته است.  یاهانژنوم در    یرای و  هاییاز فشاور  یناش زیستییمشیا  هاییکاه  نگران

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

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

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

مواجههه اسههت    یمههی اقل   ییههرات کههاه  مشههابع 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 تش    ههها یماری بههه ب 

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

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

  ی ها بشر بودند اما اکشون باتوجه به چال    یازهای ن 

شهامل    ی، سهشت   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 تشوع ژنت 

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

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

از  ذشهته اسهت    ی  بشر به  یشده 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 تکشولوژ 

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

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

  ی اسههت بههرا   ی مفهههوم   زیسههتی یمشی اسههت. ا   یافتههه 

بههودن محصههولات    خطههر ی از ب   یشههان حصههو  اطم 

کهه از    یختهه مهدرن و موجهودات ترار   یوتکشولوژی ب 

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

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

  ی بها اسهتفاده از مهشدسهه  ههها هسهتشد کهه ژنهوم نن 

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

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

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

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

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

ا رچه   (. Permyakova and Deineko, 2024) است  

محصهولات    ید مانشد تول   هایی ی در حا  حاضر فشاور 

  یکهرد داشهته و رو   یاری بسه  های یشرفت پ   یخته ترار 

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

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

سهخت و    ی محصهولات، موانهع نظهارت   ی تجار   یید تا 

امهر    ین مواجهه اسهت و همه  مشفهی و افکار    یچیده پ 

روبرو    هایی یچید ی را با پ   ی  تکش   ین از ا  ی مشد بهره 

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

ا  ارقام جد   ین وجود تمام  همچشان    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 فشاور 

همراه هسهتشد،    ی کمتر   ی ها با چال    زیستی یمشی ا 

به    توانشد ی ژنوم م   یرای  و   های ی  نمدند. تکش   ید پد 

  یههد تول   ی بههرا   یگزین جهها   ی نژاد بههه   یهه  عشههوان تکش 

مطلوب به کهار  رفتهه 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  تکش   ترین یشرفته پ 

  یاههان بهبهود     ی را بهرا   ی قابهل تهوجه   ی ها فرصت 

ها فهراهم کهرده اسهت  و مطالعه عملکرد ژن   ی زراع 

 (Zhang et al., 2021  .) ی فشهاور  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 کشد. ق   یجاد ا   یعی طب   ی ها مشابه با جه  

ها حذف  از سلو   توانشد 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   را هدف   ا ان ی راهشما، د   ی ا ان کم  نر 

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

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

 (NHEJ )  ی همولههو    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 مشجهر 

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

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

  ی ا ان ی د   یازمشهد کهم بهوده و ن   یاههان وقوع نن در  

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

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

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

خارج از هدف مواجهه    ی ها و وجود برش   یاهان در   

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

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

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

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

  یههن حههل ا   ی مشههکظت متعههدد مواجههه اسههت. بههرا 

ن   یهرای  و   های ی مشکظت فشاور  بهدون  بهه    یهاز ژن 

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

شکل  رفتشد   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   یشههاز دنم   یم بهها ننههز   nCas9  یههب ترک 

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

T.A   دنم   های یه پا جفت   یل تبد   یشی ندنوز   یشازهای و 

A.T    بهG.C   دهشد 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    یشه زم   ین در ا   یتی هستشد محدود 

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

،  ( pegRNA)   ین نغاز   یرای  و   ی راهشما   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 کشد 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 راهشما   ی ا ان نر   یافته 

.  کشههد 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 همانشدساز 

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

ژنهوم بهه سهب  جسهت و جهو و    یهرای  و   ی فشاور 

ها،  ها، حذف نن در درج   یی است که توانا   یگزیشی 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 فشاور   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 یمشی 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

اسهت    داده بهرن  و  شهدم، نشهان    ی انجام شهده رو 

عشاصهر    یهرای  و   ی بهرا   یاهان در     ین نغاز   یرای  و 

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

استفاده شده است    یت ک  با موفق مقاومت به علف 

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

خهود    یهه هشهوز در مراحهل اول   یهاهی     های یستم س 

ل  ی بدست نمده نشان دهشهده 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 یمشی ا   یهای اساس و با توجهه بهه مزا   ین هم 

  یشههین پ   هههای ی نسههبت بههه فشاور   ین نغههاز   یههرای  و 

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

  یهههای و مزا   یاههههان در     ی فشهههاور   یهههن کهههاربرد ا 

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

 

 یاهانژنوم در گ  یرایشو  ضرورت

  ی ههها در قههرن حاضههر بهها چال    ی بشههر   جامعههه 

کاه  مشهابع و    یمی، اقل   ییرات تغ   یر نظ   ی ا چشد انه 

هها  چال    یهن مواجهه اسهت. ا   یهت رشد مداوم جمع 

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

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

بهال  بهر    ای یشهه هز   یستی ز   یر و غ   یستی ز   ی ها تش  

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)   کششد ی م   یجاد ا 

بها عملکهرد بهالا    یاهی مشکظت، توسعه ارقام     ین ا 

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

انهواع تش    یاهان      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 سشت   ی ها روش   ی روز ار   ا رچه 

  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 تشهوع  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 سهشت   ی هها روش   ی حوزه مانع از توانمشد 

 ,Gelvin) است    یی غذا  یت امش   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 مشد بهره   یازمشد 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 فشاور 

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

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

  یز ن   یخته محصولات ترار  ید تول   ی مانشد فشاور  یشین پ 

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

  یهاه را در سراسر ژنهوم     ی جه  هدفمشد و ت  ژن 

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

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

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

بعهد را بهدون از دسهت    ی ها صفت مطلوب به نسل 

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

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

مانشهد    یهاهی،     ششاسی یست از اهداف در ز   یاری بس 

  های ی چشدشهکل   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 توانمشههد   یههدی چشدنوکلئوت 

 (. Hassan et al., 2020) اسهت    یاهان ژنوم     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 یژ ی و 

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

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

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

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

ها و مطالعهات محققهان در  به تظش   توان ی نمونه م 

  ی برن  و ذرت مقاوم بهه تهش  خشهک   ید تول   یشه زم 

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

al., 2017 ) و پشبهه    یا سو   زمیشی، 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 ، تشباکو

،  ( Ji et al., 2015) بوتهه چغشهدر   یچید ی پ   یروس و 

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

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

al., 2014 ) یسیلیومی ورت   ی اوم به پژمرد  ق ، پشبه م  

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

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

در  وجههه    ید اسهه  یریهه  بوت   یشههو  امهها نم   ی محتههوا 

 (Nonaka et al., 2017 )   اشاره کهرد. ا رچهه همهه

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

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

کامل    یل بتواند به پتانس   ی فشاور   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 تکش   ی ا مجموعه 

هههدف را فههراهم    ی ههها و مشههخ  در ژن   یهه  دق 

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

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

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

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

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

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

کهه از اتصها     ی رو انگشهت   ی بهر نوکلئازهها   ی مبتش 

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

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

مشجر    ی فشاور   ین ا  (. Kim et al., 1996) شد    ی معرف 

  یعشهی   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، فش   های یچید ی اماپ  در 

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

  یری ساز خارج از هدف مانع از ادامه به کار  مشکل 

شهد    ی روش و  سترش 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 مشتشر و مشجر به توسعه ا  یسی کششده رونو 

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

در    ا ان ی روش بهها اتصهها  دامشههه اتصهها  دهشههده د 

  ی بههرا   یسههی شههبه فعهها  کششههده رونو   ی افکتورههها 

  ی بههرا   FokIو نوکلئههاز    ا ان ی هدفمشههد د   یی ششاسهها 

استفاده قرار م   ا ان ی شکافت د  . ا رچه   یرد ی مورد 

کششهده  شهبه فعا    ی نوکلئازهها   ی و مهشدس   ی طراح 

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

  ی ژنهوم   ههای یگاه جا   یری   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 چشد   یری   هدف 

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

 (. Luo et al., 2025) بود    ی مهشدس   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 فشهاور   یهدای  ژنوم بودند. بها پ   یرای  و 

پال   ی )تکرارها  مهشظم    ی ا خوشهه   یشهدرومی  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 بر رفته از    ی  تکش   ین ا

اسههت بهها اسههتفاده از    ههها ی باکتر   یمشههی ا   یسههم مکان 

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

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

  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 همولههو    یبی نههوترک   یم و تههرم   (HDR )  ،

رخ    یهدها نوکلئوت   ههای یگزیشی جا   یا حذف، اضافه و  

 (. Permyakova and Deineko, 2024)   دهد ی م 

  CRISPR/Cas9بهر    ی مبتش   ی  ژنوم کظس   یرای  و   

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

  ی متک   Cas9از    ی ناش   ی ا دورشته  ی ها شکست   یم ترم 

  ی اتصها  انتهها   یسهم مکان   ی  است که عمدتا از طر 

همولههوگ صههورت  رفتههه و مشجههر بههه ابجههاد    یههر غ 

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

بهر    ی مبتشه  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  هرچشههد تکش (.  2025

توسهعه محصهولات مطلهوب جههت    ی  سترده بهرا 

مورد اسهتفاده قهرار    ی غذا در کشاورز   یدار پا   ید تول 

حها     یهن ، بها ا ( Zaidi et al., 2019)  رفته 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 فشاور چال    ین غلبه بر 

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

  یهدی ت  نوکلئوت   های یگزیشی 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 یگزیشی جا 

توسههعه    یسههی رونو   های کششههده یم ها و تشظ حههذف 

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

نسههبت بههه    یری پههذ از انعطاف   تری یع  سههتره وسهه

و بهه    " 1جهدو  "   کشهد 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  

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 jo

ur
na

lo
fb

io
sa

fe
ty

.ir
 o

n 
20

26
-0

6-
14

 ]
 

                             5 / 18

https://journalofbiosafety.ir/article-1-641-fa.html


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

18 

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   یشه پژوه  در زم   ی اصل   ی از محورها 

و    تر یههه  دق   یگزیشی شهههده اسهههت و جههها   یل تبهههد 

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

    (. Gallo et al., 2025)   دهد ی م 

 

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

سال معرفی   نقاط ضعف  نقاط قوت هاویژگی فناوری

 و منبع 

ویرایش  

 پایه 

 

نوع جه  جهایگزیشی   4امکان ایجاد  

 نوکلئوتیدی
(C→T, G→A, A→G, T→C)     

استفاده از دنمیشاز سیتیدین یا ندنین 

    Cas9متصل به نیکاز

ای و های دورشههتهنیههاز از شکسههتیب 

 الگوهای اهداکششده

 ای  های نقطهدقت بالا در جه 

 انتقا  موثر و ساده 

های حیوانی و  کارنمدی در سیستم

  یاهی

 محدود به جایگزیشی 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  

 جایگزیشی نوکلئوتیدی 12انجام تمام 

قابلیت درج یا حذف قطعات کوچ   

 و بزرگ 

متصل به   Cas9استفاده از نیکاز 

ای  اننررونوشت بردار معکوس و 

 راهشمای ویرایشگر نغازین 

ای و  های دورشتهنیاز از شکستبی

 الگوهای اهداکششده 

)پشتیبانی  انعطاف بالا  بسیار  پذیری 

 از انواع جایگزیشی، 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 کششده دو رشته

 های مختلف قابل استفاده در  ونه

و   بزرگ  ساختاری  اندازه 

پیچیده  تر مکانیسم 

بهیشه برای  نیازمشد  سازی 

در   ویژه  به  کارایی  افزای  

  یاهان 

برخی   در  انتقا   محدودیت 

 ها  ونه

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 فشاور   یکی   ین نغاز   یرای  و 

شد    ی و اعتبارسشج   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   یشههی 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) مشفههرد    ی راهشمهها 

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

ا اتصها   . به( Gallo et al., 2025)   کشهد 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 راهشمههها   ی ا ان نر 

تسهه   ی بردار رونوشت  را  کشهد. سهپس    یل معکهوس 

 ههههروه    ی شههههده، کههههه دارا شکسته   3'   ی انتههههها 

محههل اتصهها     یههه نزاد اسههت، بههه ناح   یدروکسههیل ه 

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

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

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

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

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

ا کشد 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 

دو انهه نهاجور    ای ان ی د   یا هترودوپلکس    ای ان ی د 

 ,.Anzalone et al)   " 1شههکل "    یههرد 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 راهشما   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 دامشه نوکلئاز   ا ان ی رشته د برش ت  

شهدن رشهته بهرش خهورده    یل طو (  D.  ین نغاز   یرایشگر و   ی راهشما   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) دو انه 

 

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

PE1    وPE2   ی خود هترودوپلکس بهه طهور خودبهه  

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

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

PE3    اسههتفاده    ی  دوم و کظسهه  ی راهشمهها   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  هدفمشههد توسههط مسهه  یههب، ترت 

  یههب ترت   ین . بههد شههود ی م   یههت تثب   ی شههد  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 دهشده پ نشهان   ی فشاور   ین ا  

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

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

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

هر ونه جهه     یباً تقر   ی معرف   ی برا   ین نغاز   یرای  و 

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

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

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

  یاهههان، در     ین نغههاز   یههرای  و   یری کار  بههه   ی بههرا 

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

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

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

  ی ههها ان بههه نرخ ششاسههیاه     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 فشهاور   ین ا   ی به بهبود عملکرد اختصاص   ین همچش 

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 یشه ا به . بهه( 2025

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

بر ز  بهرا   یده، ابزار  هدفمشهد در    یهی زا جه    ی ههم 
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  ی ها جه    یجاد ا   ی شده و هم برا ششاخته  ی ها مکان 

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

 (Tingting et al., 2023 .) 

 
 یاهاندر گ ینآغاز  یرایشو کاربردهای

بهرن ،  شهدم و ذرت بهه عشهوان    یت توجه به اهم   با 

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

در سهطح    یی غهذا   یت و حفظ امش   ین در تام   یاهان   

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

مقاومهت    ی  مطالعات با هدف بهبود عملکهرد افهزا 

از    یهاهی     زای یمهاری در برابر عوامل ب   یاهان     ین ا 

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

 ;Matres et al., 2021) پژوهشهگران قهرار دارد  

Huang and Liu, 2023  .) انهد  مطالعات نشهان داده

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

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

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

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

  یجههاد و امکههان ا   کشههد ی عمههل م   یاهههان مههوثر در   

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

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

از    ی بهبود صهفات محصهولات زراعه  ی ارزشمشد برا 

 Li)   کشد ی م   یل تبد   مشد 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     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 همچشهه  ین نغههاز   یرایشههگر و   ی راهشمهها   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 یژ ی و   یر سها (.  Zhong et al., 2024) اسهت  

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

  70تا حهدود    اهداف خا  در نسل صفر برن    ی برا 

پروموتر،   یگزیشی درصد  زارش شده است، شامل جا 

  ی  س و افهزا بردار معکهو رونوشهت   یم اصظحات ننز 

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

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

  یم ننههز   RNase Hبهها حههذف دامشههه    یافتشههد 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   

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

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

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

  ین شهده همچشه  ی مهشدسه  یرایشهگر و   ین . ا شود ی م 

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

  یل را تسههه   یشون 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 مهشدسهرونوشت   یم ننز 

  یههرای  موفهه  بههه و   ین، نغههاز   یرایشههگر و   ین پههروتئ 

 شدم و هشهت    ی ها همزمان ده ژن در پروتوپظست 

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

2023 .)   

اخ      یرایشهگرهای اند کهه و  زارش داده   یر مطالعات 

وجود دارند کهه قهادر    ی ا شده   یشه به   یاهی     ین نغاز 

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

کوچه     ی و درج نشانگرها   یدی چشد نوکلئوت   ییر تغ 

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

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

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

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

در   ( ALS)   یشتاز اسهتولاکتات سه  یم ژن رمز ذار ننز 

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

ک   ذرت مقاوم به علهف   های ین لا   ید به مشظور 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 راهشما 

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 کار    ی ا نمونه  

 وجه    یاه در     ی، ا دولپه   یاهان در     ین نغاز   یرای  و 

شده به  اصظح   ین نغاز   یرایشگر صورت  رفته است. و 

  RPS5Aبهها اسههتفاده از پرومههوتر    pCXPE03نههام  

از نظهر    شده یشه به   MMLV  یان ب   ی برا   ی فرنگ  وجه 

  U6پرومههههوتر    ( و pMMLV)   یههههاهی کههههدون   

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

  یه  دق   ییهرات مشفرد، تغ   ی راهشما   ی ا ان و نر   ین نغاز 

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

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

  یشههی زم   یب سهه  یههاه     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    یشهه زم   ین مطالعات انجام شده در ا   مجموعه 

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

 Vu)   است   یاهان در     ی ا انداز کاربرد  سترده چشم 

et al., 2024 ) ی روشه  یاههان در     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 یگزیشی جا   ا، ان ی د   های ی توال 

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

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

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

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

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

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

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

  یهها   ی عشاصههر پرومههوتر   شههونده، رمز یر غ   یمههی تشظ 

 ,.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 تشظ  های ی توال 

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

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

فهراهم    یافتهه با تحمل تهش  بهبود   یاهانی توسعه   

  ی اصهل   یهای از مزا   کی . ی ( Vu et al., 2024)   کشد 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 فشهاور   یهن دشوار است. ا   CRISPR/Cas9معمو   

  یح و تصح   ی نلل   های یانت وار   ی مهشدس   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 فشهاور   یهن ا   یین نسهبتاً پها   یی حها ، کهارن   ین ا 

و    یههاهی     یوتکشولههوژی کههاربرد نن را در ب   یاهههان،   

  یه  توسهعه    ین، . بشهابرا کشهد ی محدود م   ی کشاورز 

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

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

اسهت    یهاز مورد ن   یاهان     یرای  و   ی برا   ی فشاور   ین ا 

  سهازی یشه افکتورهها، به   ی که شامل تکامل ساختار 

  ی و بههازطراح   ین نغههاز   یرایشههگر و   ی راهشمهها   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 فشاوری 

  یگهاه جا   ین همزمهان چشهد   ییهر هستشد و امکهان تغ 

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

جهان    یی غذا   یت و امش  یده محصولات را سرعت بخش 

  های ی فشاور (. Yin et al., 2017)  کششد ی م  یت را تقو 

محصهولات    لیهد تو   ی ژنهوم بهرخظف فشهاور   یرای  و 

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

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

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

ژنوم    یرای  و   های ی فشاور   ی  فت به طورکل  توان ی م 

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

  ی بهبود محصولات زراع   ی برا   یمشی ا   های ی تکشولوژ 

 ;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 یمشی دربهاره ا   یهز ن   هایی ی نگران 

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

در    زیسههتی یمشی مههرتبط بهها ا   چههال    ترین ی اصههل 

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

بهه    یاههان ناخواسهته در     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 فشاور   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 داشتشد سه مرحله در فشاور   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 راهشمهها   ی ا ان مولکههو  نر 

را    Cas9دف که امکان اتصها  دامشهه      ه   ای ان ی د 

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

  ای ان ی بهها د   ین نغههاز   یرایشههگر و   ی راهشمهها   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 مبش   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 فشاور   HEK293T  ی ها اسههتفاده از سههلو  

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

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

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

  ی خارج از هدف ششاخته 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  رفهت  

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)مشفهرد    ی راهشما   ی ا ان نر 

  ین نغاز   یرایشگر و   ی راهشما   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 مشفرد، مشجر به ا  ی راهشما  ی ا ان نر 

،  EMX1شههشاخته 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 راهشما 

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

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

مشفهرد    ی راهشمها   ی ا ان همهراه بها نر   Cas9کمتر از  

از و    3تشهها 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  تشها 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   همچشین .  است   بوده   % 0/ 13±0.11>   و 

HEK4 اثر خارج از هدف حاصل از کاربرد    یی ، کارا

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

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

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

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

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

خارج    های یگاه بر کاه  اثرات خارج از هدف در جا 

به اثبات رساند    Cas9از هدف ششاخته شده توسط  

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

، تشها  CRISPR-Casژن    یرای  و   ی سشت   یستم در س 

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

هدف و بخ  ششاسها ر    ی ا ان ی د   ین ب   ی شد  جفت 
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امر بهه طهور    ین مشفرد است، که ا   ی راهشما   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 همچش

  یاهان     ی صورت  رفته رو  ی ها است که در پژوه  

  یهرای  و   یچ ه   ید تتراپلوئ   زمیشی یب برن ،  شدم و س 

و خارج از هدف مشاهده نشده    بیشی 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  فت فشاو   توان ی م   ین بشابرا  

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

خهارج از ههدف    یهت ، فعال Cas9شده  هدف ششاخته 

  یار بسهه  ی دارد، محصههولات جههانب   ی کمتههر   یار بسهه

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

ناش همولوگ  مشابه است.    یا بالاتر    Cas9از    ی محور 

موضهوع    و بهر اسهاس ههدف    ی فشهاور   ین ا   ین همچش 

  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 هدفمشهد، بهدون ن   ی  دق 

را    یل پتانس   ین دهشده، 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  کشد   زا یماری ب  ی ها نلل 

2023 .) 

 
  یندهانداز آو چشم هامحدودیت

  یه  به عشهوان    یاهان، در     ین نغاز   یرای  و   فشاوری 

خهود قهرار    یهه نوظهور هشوز در مراحهل اول   ی فشاور 

انجام   یشتر دارد. ب    یی کارن   یاهان شده در   مطالعات 

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

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

al., 2020  .) یی در کارن   ی د یا ز   یار تشوع بس   ین همچش  

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/ 66 وجه 

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

 ی مانشد  شدم 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    دهشد، ی مانشد 

کهاربرد    سهازی یشه بهه به   یهاز امر نشان دهشده ن   ین ا 

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

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

بهه    یهاز مواجهه اسهت و ن   هایی یت هشوز بها محهدود 

  ها یت محدود   ی غلبه بر برخ   ی برا   یشتر ب  سازی یشه 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 یستشد 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  سترش دامشه و   تواند ی م

-Cebrian) کم  کشهد    PAM  ی فعل   های یت محدود 

Serrano and Davies, 2017 ) ی فشههاور   یههن . ا  

نسهل او     یگهوت هموز   یاههان     ید در تول   ین همچش 

  ی نژاد امر نه تشها زمان به   ین دارد. ا   ییشی پا   یی کارن 

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

برن  ه   یاهان      پلوئیهد ی پل   ی نژاد بهه   یا   یبرید مانشد 

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

 ,.Perroud et al) وجهود دارد    ی فشاور   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 فشهاور 

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

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

مانشههد    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 دامشه وسه  شود ی سبب م 

  یاههان در     ی فشهاور   یهن ا   های یت غلبه بهر محهدود 

  رغم ی عله  ین ا بشهابر (.  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   

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

  ی  ژنوم دق   یرای  و   ی فشاور   ی  به عشوان    یشده، در ن 

بهبههود محصههولات    ی بههرا   توانههد ی و قدرتمشههد، م 

  یر بر سا   یر ذاری 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 فشاور 

نمود. مهمتهر از    یع چشد انه 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 ششاسا   ی نلل   های یپ هدف قرار دهد، ژنوت 

سهازد.    ی پظسم محصهولات را غشهو مشابع ژرم   شد، ک 

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

را    یهاهی     ی مصهشوع   ششاسی یست کرده و ز   یل تسه 

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

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

ژنههوم کارنمههد،    یههرای  و   یکههرد رو   یهه    ین نغههاز 

انعطاف   پذیر ی  تطب  و    یاهی     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، سشت  ی ها روش  یت همراه با محدود   یی، غذا  یت امش 

سهاخته    ی را ضرور   ید جد   های ی از فشاور   ی مشد بهره 

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

حاصل از کاربرد نن    ی  در خصو  نتا  زیستی یمشی 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. فشاور کمتر بوده  زیستی یمشی 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 توانمشد   یسپر کر 

ژنهوم    یهرای  به سهمت و   زرگ ب   ی  ام   ها یگزیشی جا 

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

بهها    یاهههان در     ی فشههاور   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. بشهابرا   PAM  های ی توال   یت محدود 

و    ین نغهاز   یهرای  کارنمهدتر و   های یسهتم توسعه س 

  ها یت غلبه بر محدود   ی برا   ی فشاور   ین ا   سازی یشه 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 فشاور 

امر ضمن حفظ مظحظات    ین است. تحق  ا   یاهان   

محصهولات    یهد در تول   یهدی افه  جد   زیستی، یمشی ا 

 . ود خواهد  ش   یدار مقاوم و پا   ی زراع 

   

 

 منابع
Ahmad S, Wei X, Sheng Z, Hu P, Tang S. (2020) CRISPR/Cas9 for development of disease resistance 

in plants: recent progress, limitations and future prospects. Briefings in Functional Genomics. 19(1): 26-

39. https://doi.org/10.1093/bfgp/elz041. 

Alalwani AK, AL-Jaf IH, Abed BM, Latef SA, Ahmed MM. (2024) Biosafety and environmental risks 

of genetically modified plants: A review. Journal of University of Anbar for Pure Science. 18(1). 

https://doi.org/10.37652/juaps.2023.44248.1154. 

Alemzadeh A. (2024) A survey of global adoption of transgenic plants: Past, present, and future. Journal 

of Biosafety. 17(2): 50-72. https://dorl.net/dor/20.1001.1.27170632.1403.17.2.3.3. [In Persian] 

Anzalone AV, Randolph PB, Davis JR, Sousa AA, Koblan LW, Levy JM, Chen PJ, Wilson C, 

Newby GA, Raguram A, Liu DR. (2019) Search-and-replace genome editing without double-strand 

breaks or donor DNA. Nature. 576(7785): 149-157. https://doi.org/10.1038/s41586-019-1711-4.  

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 jo

ur
na

lo
fb

io
sa

fe
ty

.ir
 o

n 
20

26
-0

6-
14

 ]
 

                            12 / 18

https://doi.org/10.1093/bfgp/elz041
https://doi.org/10.37652/juaps.2023.44248.1154
https://dorl.net/dor/20.1001.1.27170632.1403.17.2.3.3
https://doi.org/10.1038/s41586-019-1711-4
https://journalofbiosafety.ir/article-1-641-fa.html


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

25 

Anzalone AV, Koblan LW, Liu DR. (2020) Genome editing with CRISPR–Cas nucleases, base editors, 

transposases and prime editors. Nature Biotechnology. 38: 824–844. https://doi.org/10.1038/s41587-020-

0561-9.  

Bibikova M, Golic M, Golic KG, Carroll D. (2002) Targeted chromosomal cleavage and mutagenesis 

in Drosophila using zinc-finger nucleases. Genetics. 161(3): 1169-1175. 

https://doi.org/10.1093/genetics/161.3. 

Boch J, Scholze H, Schornack S, Landgraf A, Hahn S, Kay S, Lahaye T, Nickstadt A, Bonas U. 

(2009) Breaking the code of DNA binding specificity of TAL-type III effectors. Science. 326(5959): 

1509-1512. https://doi.org/10.1126/science.1178811.  

Bortesi L, Zhu C, Zischewski J, Perez L, Bassié L, Nadi R, Schillberg S. (2016) Patterns of 

CRISPR/Cas9 activity in plants, animals and microbes. Plant Biotechnology Journal. 14(12): 2203-

2216.  https://doi.org/10.1111/pbi.12634.  

Brock N, Kaur N, Halford NG. (2025) Advances in genome editing in plants within an evolving 

regulatory landscape, with a focus on its application in wheat breeding. Journal of Plant Biochemistry 

and Biotechnology. 34(3): 599-614. https://doi.org/10.1007/s13562-025-00981-w.  

Butler NM, Baltes NJ, Voytas DF, Douches DS. (2016) Geminivirus mediated genome editing in potato 

(Solanum tuberosum L.) using sequence-specific nucleases. Frontiers in Plant Science. 7: 1045. 

https://doi.org/10.3389/fpls.2016.01045.  

Cebrian-Serrano A, Davies B. (2017) CRISPR-Cas orthologues and variants: optimizing the repertoire, 

specificity and delivery of genome engineering tools. Mammalian Genome. 28: 247–261. 

https://doi.org/10.1007/s00335-017-9697-4. 

Chen S, Yao Y, Zhang Y, Fan G. (2020) CRISPR system: Discovery, development and off-target 

detection. Cellular Signalling. 70: 109577. https://doi.org/10.1016/j.cellsig.2020.109577.  

D’Halluin K, Vanderstraeten C, Van Hulle J, Rosolowska J, Van Den Brande I, D’Hont PA, Bossut 

M, Jantz D, Ruiter R, Broadhvest J. (2013) Targeted molecular trait stacking in cotton through targeted 

double-strand break induction. Plant Biotechnology Journal. 11: 933–941. 

https://doi.org/10.1111/pbi.12085. 

Doman JL, Pandey S, Neugebauer ME, An M, Davis JR, Randolph PB, Liu DR. (2023) Phage-

assisted evolution and protein engineering yield compact, efficient prime editors. Cell. 186(18): 3983-

4002. https://doi.org/10.1016/j.cell.2023.07.039.  

Dong OX, Yu S, Jain R, Zhang N, Duong PQ, Butler C, Li Y, Lipzen A, Martin JA, Barry KW, 

Schmutz J. (2020) Marker-free carotenoidenriched rice generated through targeted gene insertion using 

CRISPR-Cas9. Nature Communications. 11: 1–10. https://doi.org/10.1038/s41467-020-14981-y. 

Duensing N, Sprink T, Parrott WA, Fedorova M, Lema MA, Wolt JD, Bartsch D. (2018) Novel 

features and considerations for ERA and regulation of crops produced by genome editing. Frontiers in 

Bioengineering and Biotechnology. 6: 79. https://doi.org/10.3389/fbioe.2018.00079. 

El-Mounadi K, Morales-Floriano ML, Garcia-Ruiz H. (2020) Principles, applications, and biosafety 

of plant genome editing using CRISPR-Cas9. Frontiers in Plant science. 11: 56. 

https://doi.org/10.3389/fpls.2020.00056.  

Friedrichs S, Takasu Y, Kearns P, Dagallier B, Oshima R, Schofield J, Moreddu C. (2019) Meeting 

report of the OECD conference on “genome editing: applications in agriculture—implications for health, 

environment and regulation”. Transgenic Research. 28: 419–463. https://doi.org/10.1007/s11248-019-

00154-1.  

Gallo D, Meunier AC, Périn C. (2025) A long journey towards genome editing technologies in plants: A 

technical and critical review of genome editing technologies. Frontiers in Genome Editing. 7: 1663352. 

https://doi.org/10.3389/fgeed.2025.1663352.  

Gao C. (2021) Genome engineering for crop improvement and future agriculture. Cell. 184(6): 1621-

1635. https://doi.org/10.1016/j.cell.2021.01.005.  

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 jo

ur
na

lo
fb

io
sa

fe
ty

.ir
 o

n 
20

26
-0

6-
14

 ]
 

                            13 / 18

https://doi.org/10.1038/s41587-020-0561-9
https://doi.org/10.1038/s41587-020-0561-9
https://doi.org/10.1093/genetics/161.3
https://doi.org/10.1126/science.1178811
https://doi.org/10.1111/pbi.12634
https://doi.org/10.1007/s13562-025-00981-w
https://doi.org/10.3389/fpls.2016.01045
https://doi.org/10.1007/s00335-017-9697-4
https://doi.org/10.1016/j.cellsig.2020.109577
https://doi.org/10.1111/pbi.12085
https://doi.org/10.1016/j.cell.2023.07.039
https://doi.org/10.1038/s41467-020-14981-y
https://doi.org/10.3389/fbioe.2018.00079
https://doi.org/10.3389/fpls.2020.00056
https://doi.org/10.1007/s11248-019-00154-1
https://doi.org/10.1007/s11248-019-00154-1
https://doi.org/10.3389/fgeed.2025.1663352
https://doi.org/10.1016/j.cell.2021.01.005
https://journalofbiosafety.ir/article-1-641-fa.html


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

26 

Gaudelli NM, Komor AC, Rees HA, Packer MS, Badran AH, Bryson DI, Liu DR. (2017) 

Programmable base editing of A•T to G•C in genomic DNA without DNA cleavage. Nature. 551(7681): 

464-471. https://doi.org/10.1038/nature24644.  

Gelvin SB. (2018) Agrobacterium biology: From basic science to biotechnology; current topics in 

microbiology and immunology. Springer, Switzerland. https://doi.org/10.1007/978-3-030-03257-9.  

Georges F, Ray H. (2017) Genome editing of crops: a renewed opportunity for food security. GM Crops 

Food. 8: 1–12. https://doi.org/10.1080/21645698.2016.1270489. 

Gupta A, Liu B, Chen Q, Yang B. (2023) High-efficiency prime editing enables new strategies for 

broad-spectrum resistance to bacterial blight of rice. Plant Biotechnology Journal. 21(7): 1454-1464. 

https://doi.org/10.1111/pbi.14049.   

Hassan MM, Yuan G, Chen JG, Tuskan GA, Yang X. (2020) Prime editing technology and its 

prospects for future applications in plant biology research. BioDesign Research. 20: 1-14. 

https://doi.org/10.34133/2020/9350905.  

Hua K, Jiang Y, Tao X, Zhu JK. (2020) Precision genome engineering in rice using prime editing 

system. Plant Biotechnology Journal. 18(11): 2167. https://doi.org/10.1111/pbi.13395.  

Hua K, Han P, Zhu JK. (2022) Improvement of base editors and prime editors advances precision 

genome engineering in plants. Plant Physiology. 188(4): 1795-1810. 

https://doi.org/10.1093/plphys/kiab591.  

Huang Z, Liu G. (2023) Current advancement in the application of prime editing. Frontiers in 

Bioengineering and Biotechnology. 11: 1039315. https://doi.org/10.3389/fbioe.2023.1039315.  

Ji X, Zhang H, Zhang Y, Wang Y, Gao C. (2015) Establishing a CRISPR–Cas-like immune system 

conferring DNA virus resistance in plants. Nature Plants. 1: 1–4. 

https://doi.org/10.1038/nplants.2015.144.  

Jiang F, Doudna JA. (2017) CRISPR–Cas9 structures and mechanisms. Annual Review of Biophysics. 

46: 505-529. https://doi.org/10.1146/annurev-biophys-062215-010822.  

Jiang YY, Chai YP, Lu MH, Han XL, Lin Q, Zhang Y, Zhang Q, Zhou Y, Wang XC, Gao C, Chen 

QJ. (2020) Prime editing efficiently generates W542L and S621I double mutations in two ALS genes in 

maize. Genome Biology. 21(1): 257. https://doi.org/10.1186/s13059-020-02170-5.  

Kamburova VS, Nikitina EV, Shermatov SE, Buriev ZT, Kumpatla SP, Emani C, Abdurakhmonov 

IY. (2017) Genome editing in plants: an overview of tools and applications. International Journal of 

Agronomy. 20(1): 7315351. https://doi.org/10.1155/2017/7315351.  

Kim YG, Cha J, Chandrasegaran S. (1996) Hybrid restriction enzymes: zinc finger fusions to Fok I 

cleavage domain. Proceedings of the National Academy of Sciences. 93(3): 1156-1160. 

https://doi.org/10.1073/pnas.93.3.1156.  

Kleinstiver BP, Pattanayak V, Prew MS, Tsai SQ, Nguyen NT, Zheng Z, Joung JK. (2016) High-

fidelity CRISPR–Cas9 nucleases with no detectable genome-wide off-target effects. Nature. 529(7587): 

490-495. https://doi.org/10.1038/nature16526. 

Komor AC, Kim YB, Packer MS, Zuris JA, Liu DR. (2016) Programmable editing of a target base in 

genomic DNA without double-stranded DNA cleavage. Nature. 533(7603): 420-424. 

https://doi.org/10.1007/s13562-025-00981-w.  

Lassoued R, Macall DM, Hesseln H, Phillips PW, Smyth SJ. (2019) Benefits of genome-edited crops: 

expert opinion. Transgenic Research. 28(2): 247-256. https://doi.org/10.1007/s11248-019-00118-5. 

Lazzarotto CR, Malinin NL, Li Y, Zhang R, Yang Y, Lee G, Cowley E, He Y, Lan X, Jividen K, 

Katta V. (2020) CHANGE-Seq reveals genetic and epigenetic effects on CRISPR–Cas9 genome-wide 

activity. Nature Biotechnology. 38: 1317–1327. https://doi.org/10.1038/s41587-020-0555-7.  

Li Z, Liu ZB, Xing A, Moon BP, Koellhoffer JP, Huang L, Ward RT, Clifton E, Falco SC, Cigan 

AM. (2015) Cas9-guide RNA directed genome editing in soybean. Plant Physiology. 169: 960–970. 

https://doi.org/10.1104/pp.15.00783. 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 jo

ur
na

lo
fb

io
sa

fe
ty

.ir
 o

n 
20

26
-0

6-
14

 ]
 

                            14 / 18

https://doi.org/10.1038/nature24644
https://doi.org/10.1007/978-3-030-03257-9
https://doi.org/10.1080/21645698.2016.1270489
https://doi.org/10.1111/pbi.14049
https://doi.org/10.34133/2020/9350905
https://doi.org/10.1111/pbi.13395
https://doi.org/10.1093/plphys/kiab591
https://doi.org/10.3389/fbioe.2023.1039315
https://doi.org/10.1038/nplants.2015.144
https://doi.org/10.1146/annurev-biophys-062215-010822
https://doi.org/10.1186/s13059-020-02170-5
https://doi.org/10.1155/2017/7315351
https://doi.org/10.1073/pnas.93.3.1156
https://doi.org/10.1038/nature16526
https://doi.org/10.1007/s13562-025-00981-w
https://doi.org/10.1007/s11248-019-00118-5
https://doi.org/10.1038/s41587-020-0555-7
https://doi.org/10.1104/pp.15.00783
https://journalofbiosafety.ir/article-1-641-fa.html


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

27 

Li H, Li J, Chen J, Yan L, Xia L. (2020) Precise modifications of both exogenous and endogenous 

genes in rice by prime editing. Molecular Plant. 13: 671–674. 

https://doi.org/10.1016/j.molp.2020.03.011.  

Li J, Chen L, Liang J, Xu R, Jiang Y, Li Y, Ding J, Li M, Qin R, Wei P. (2022) Development of a 

highly efficient prime editor 2 system in plants. Genome Biology. 23: 161. 

https://doi.org/10.1186/s13059-022-02730-x.  

Li J, Ding J, Zhu J, Xu R, Gu D, Liu X, Liang J, Qiu C, Wang H, Li M, Qin R, Wei P. (2023) Prime 

editing-mediated precise knockin of protein tag sequences in the rice genome. Plant Communications. 4: 

100572. https://doi.org/10.1016/j.xplc.2023.100572.  

Liang Z, Chen K, Zhang Y, Liu J, Yin K, Qiu JL, Gao C. (2018) Genome editing of bread wheat 

using biolistic delivery of CRISPR/Cas9 in vitro transcripts or ribonucleoproteins. Nature Protocols. 13: 

413–430. https://doi.org/10.1038/nprot.2017.145.  

Lin Q, Zong Y, Xue C, Wang S, Jin S, Zhu Z, Wang Y, Anzalone AV, Raguram A, Doman JL, Liu 

DR, Gao C. (2020) Prime genome editing in rice and wheat. Nature Biotechnology. 38(5): 582-585. 

https://doi.org/10.1038/s41587-020-0455-x.  

Lin Q, Jin S, Zong Y, Yu H, Zhu Z, Liu G, Gao C. (2021) High-efficiency prime editing with 

optimized, paired pegRNAs in plants. Nature Biotechnology. 39(8): 923-927. 

https://doi.org/10.1038/s41587-021-00868-w.  

Liu L, Gallagher J, Arevalo ED, Chen R, Skopelitis T, Wu Q, Jackson D. (2021) Enhancing grain-

yield-related traits by CRISPR–Cas9 promoter editing of maize CLE genes. Nature Plants. 7(3): 287-

294. https://doi.org/10.1038/s41477-021-00858-5. 

Lou D, Wang H, Liang G, Yu D. (2017) OsSAPK2 confers abscisic acid sensitivity and tolerance to 

drought stress in rice. Frontiers in Plant Science. 8: 993. https://doi.org/10.3389/fpls.2017.00993. 

Lu Y, Tian Y, Shen R, Yao Q, Zhong D, Zhang X, Zhu JK. (2021) Precise genome modification in 

tomato using an improved prime editing system. Plant Biotechnology Journal. 19(3): 415–417. 

https://doi.org/10.1111/pbi.13497.  

Luo Y, Ceasar SA, Benabdellah K. (2025) Trajectory of genome editing technology. BMC Biology. 

23(1): 351. https://doi.org/10.1186/s12915-025-02450-1.  

Matres JM, Hilscher J, Datta A, Armario-Nájera V, Baysal C, He W, Huang X, Zhu C, Valizadeh-

Kamran R, Trijatmiko KR, Capell T, Christou P, Stoger E, Slamet-Loedin IH. (2021) Genome 

editing in cereal crops: an overview. Transgenic Research. 30(4): 461-498. 

https://doi.org/10.1007/s11248-021-00259-6.  

Nayagam JR. (2025) CRISPR and beyond: The future of induced mutagenesis in plants. Revista 

Latinoamericana de la Papa. 29(1): 181-195. 

Nelson JW, Randolph PB, Shen SP, Everette KA, Chen PJ, Anzalone AV, Liu DR. (2022) 

Engineered pegRNAs improve prime editing efficiency. Nature Biotechnology. 40(3): 402-410. 

https://doi.org/10.1038/s41587-021-01039-7. 

Ni P, Zhao Y, Zhou X, Liu Z, Huang Z, Ni Z, Sun Q, Zong Y. (2023) Efficient and versatile multiplex 

prime editing in hexaploid wheat. Genome Biology. 24: 156. https://doi.org/10.1186/s13059-023-02990-

1.  

Nonaka S, Arai C, Takayama M, Matsukura C, Ezura H. (2017) Efficient increase of ɣ-aminobutyric 

acid (GABA) content in tomato fruits by targeted mutagenesis. Scientific Reports. 7: 1–14. 

https://doi.org/10.1038/s41598-017-06400-y. 

Pandit B, Bohara CB. (2025) A review on determinants and optimization strategies in prime editing in 

cereal and non-cereal crops. Archives of Agriculture and Environmental Science. 10(4): 702-711. 

https://doi.org/10.26832/24566632.2025.1004020.  

Permyakova NV, Deineko EV. (2024) Crop improvement: comparison of transgenesis and gene editing. 

Horticulturae. 10(1): 57. https://doi.org/10.3390/horticulturae10010057. 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 jo

ur
na

lo
fb

io
sa

fe
ty

.ir
 o

n 
20

26
-0

6-
14

 ]
 

                            15 / 18

https://doi.org/10.1016/j.molp.2020.03.011
https://doi.org/10.1186/s13059-022-02730-x
https://doi.org/10.1016/j.xplc.2023.100572
https://doi.org/10.1038/nprot.2017.145
https://doi.org/10.1038/s41587-020-0455-x
https://doi.org/10.1038/s41587-021-00868-w
https://doi.org/10.1038/s41477-021-00858-5
https://doi.org/10.3389/fpls.2017.00993
https://doi.org/10.1111/pbi.13497
https://doi.org/10.1186/s12915-025-02450-1
https://doi.org/10.1007/s11248-021-00259-6
https://doi.org/10.1038/s41587-021-01039-7
https://doi.org/10.1186/s13059-023-02990-1
https://doi.org/10.1186/s13059-023-02990-1
https://doi.org/10.1038/s41598-017-06400-y
https://doi.org/10.26832/24566632.2025.1004020
https://doi.org/10.3390/horticulturae10010057
https://journalofbiosafety.ir/article-1-641-fa.html


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

28 

Perroud PF, Guyon-Debast A, Veillet F, Kermarrec MP, Chauvin L, Chauvin JE, Nogue F. (2022) 

Prime editing in the model plant physcomitrium patens and its potential in the tetraploid potato. Plant 

Science. 316: 111162. https://doi.org/10.1016/j.plantsci.2021.111162.  

Pineda M, Lear A, Collins JP, Kiani S. (2019) Safe CRISPR: challenges and possible solutions. Trends 

in Biotechnology. 37: 389–401. https://doi.org/10.1016/j.tibtech.2018.09.010.  

Saurabh S. (2021) Genome editing: Revolutionizing the crop improvement. Plant Molecular Biology 

Reporter. 39(4): 752-772. https://doi.org/10.1007/s11105-021-01286-7.  

Shan Q, Wang Y, Li J, Gao C. (2014) Genome editing in rice and wheat using the CRISPR/Cas system. 

Nature Protocols. 9: 2395–2410. https://doi.org/10.1038/nprot.2014.157.  

Shi J, Gao H, Wang H, Lafitte HR, Archibald RL, Yang M, Hakimi SM, Mo H, Habben JE. (2017) 

ARGOS 8 variants generated by CRISPR-Cas9 improve maize grain yield under field drought stress 

conditions. Plant Biotechnology Journal. 15: 207–216. https://doi.org/10.1111/pbi.12603. 

Shi L, Su J, Cho MJ, Song H, Dong X, Liang Y, Zhang Z. (2023) Promoter editing for the genetic 

improvement of crops. Journal of Experimental Botany. 74(15): 4349-4366. 

https://doi.org/10.1093/jxb/erad175. 

Shimatani Z, Kashojiya S, Takayama M, Terada R, Arazoe T, Ishii H, Teramura H, Yamamoto T, 

Komatsu H, Miura K, Ezura H, Nishida K, Ariizumi T, Kondo A. (2017) Targeted base editing in rice 

and tomato using a CRISPR-Cas9 cytidine deaminase fusion. Nature Biotechnology. 35: 441. 

https://doi.org/10.1038/nbt.3833.  

Sun C, Lei Y, Li B, Gao Q, Li Y, Cao W, Gao C. (2024) Precise integration of large DNA sequences in 

plant genomes using PrimeRoot editors. Nature Biotechnology. 42(2): 316-327. 

https://doi.org/10.1038/s41587-023-01769-w.  

Sun Y, Zhang X, Wu C, He Y, Ma Y, Hou H, Guo X, Du W, Zhao Y, Xia L. (2016) Engineering 

herbicide-resistant rice plants through CRISPR/Cas9-mediated homologous recombination of acetolactate 

synthase. Molecular Plant. 9: 628–631. https://doi.org/10.1016/j.molp.2016.01.001. 

Svitashev S, Young JK, Schwartz C, Gao H, Falco SC, Cigan AM. (2015) Targeted mutagenesis, 

precise gene editing, and site-specific gene insertion in maize using Cas9 and guide RNA. Plant 

Physiology. 169: 931–945. https://doi.org/10.1104/pp.15.00793. 

Tang X, Zhang Y. (2023) Beyond knockouts: fine‐tuning regulation of gene expression in plants with 

CRISPR‐Cas‐based promoter editing. New Phytologist. 239(3): 868-874. 

https://doi.org/10.1111/nph.19020. 

Tian S, Yao L, Zhang Y, Rao X, Zhu H. (2025) Prime editing for crop improvement: A systematic 

review of optimization strategies and advanced applications. Genes. 16(8): 965. 

https://doi.org/10.3390/genes16080965.  

Tingting L, Jinpeng Z, Xi Y, Kejian W, Yuchun R, Chun W. (2023) Development and application of 

prime editing in plants. Rice Science. 30(6): 509-522. http://dx.doi.org/10.1016/j.rsci.2023.07.005.  

Tsai SQ, Zheng Z, Nguyen NT, Liebers M, Topkar VV, Thapar V, Joung JK. (2015) GUIDE-seq 

enables genome-wide profiling of off-target cleavage by CRISPR-Cas nucleases. Nature Biotechnology. 

33(2): 187-197. https://doi.org/10.1038/nbt.3117.  

Tuncel A, Pan C, Sprink T, Wilhelm R, Barrangou R, Li L, Qi Y. (2023) Genome-edited foods. 

Nature Reviews Bioengineering. 1(11): 799-816. https://doi.org/10.1038/s44222-023-00115-8. 

Van Vu T, Das S, Hensel G, Kim JY. (2022) Genome editing and beyond: What does it mean for the 

future of plant breeding? Planta. 255(6): 130. https://doi.org/10.1007/s00425-022-03906-2.  

Vats S, Kumar J, Sonah H, Zhang F, Deshmukh R. (2024) Prime editing in plants: prospects and 

challenges. Journal of Experimental Botany. 75(17): 5344-5356. https://doi.org/10.1093/jxb/erae053.  

Vu TV, Nguyen NT, Kim J, Hong JC, Kim JY. (2024) Prime editing: mechanism insight and recent 

applications in plants. Plant Biotechnology Journal. 22(1): 19-36. https://doi.org/10.1111/pbi.14188.  

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 jo

ur
na

lo
fb

io
sa

fe
ty

.ir
 o

n 
20

26
-0

6-
14

 ]
 

                            16 / 18

https://doi.org/10.1016/j.plantsci.2021.111162
https://doi.org/10.1016/j.tibtech.2018.09.010
https://doi.org/10.1007/s11105-021-01286-7
https://doi.org/10.1038/nprot.2014.157
https://doi.org/10.1111/pbi.12603
https://doi.org/10.1093/jxb/erad175
https://doi.org/10.1038/nbt.3833
https://doi.org/10.1038/s41587-023-01769-w
https://doi.org/10.1016/j.molp.2016.01.001
https://doi.org/10.1104/pp.15.00793
https://doi.org/10.1111/nph.19020
https://doi.org/10.3390/genes16080965
http://dx.doi.org/10.1016/j.rsci.2023.07.005
https://doi.org/10.1038/nbt.3117
https://doi.org/10.1038/s44222-023-00115-8
https://doi.org/10.1007/s00425-022-03906-2
https://doi.org/10.1093/jxb/erae053
https://doi.org/10.1111/pbi.14188
https://journalofbiosafety.ir/article-1-641-fa.html


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

29 

Wang Y, Cheng X, Shan Q, Zhang Y, Liu J, Gao C, Qiu JL. (2014) Simultaneous editing of three 

homoeoalleles in hexaploid bread wheat confers heritable resistance to powdery mildew. Nature 

Biotechnology. 32: 947–951. https://doi.org/10.1038/nbt.2969.  

Wang F, Wang C, Liu P, Lei C, Hao W, Gao Y, Liu YG, Zhao K. (2016) Enhanced rice blast 

resistance by CRISPR/Cas9-targeted mutagenesis of the ERF transcription factor gene OsERF922. PloS 

One. 11(4). https://doi.org/10.1371/journal.pone.0154027.  

Xu R, Li J, Liu X, Shan T, Qin R, Wei P. (2020) Development of plant prime-editing systems for 

precise genome editing. Plant Communications. 1(3): 100043. 

https://doi.org/10.1016/j.xplc.2020.100043.  

Xu R, Liu X, Li J, Qin R, Wei P. (2021) Identification of herbicide resistance OsACC1 mutations via in 

planta prime-editing-library screening in rice. Nature Plants. 7(7): 888-892. 

https://doi.org/10.1038/s41477-021-00942-w. 

Yan J, Cirincione A, Adamson B. (2020) Prime editing: precision genome editing by reverse 

transcription. Molecular Cell. 77(2): 210-212. https://doi.org/10.1016/j.molcel.2019.12.016.  

Yin KQ, Gao CX, Qiu JL. (2017) Progress and prospects in plant genome editing. Nature Plants. 3(8): 

17107. https://doi.org/10.1038/nplants.2017.107.  

Zaidi SSEA, Vanderschuren H, Qaim M, Mahfouz MM, Kohli A, Mansoor S, Tester M. (2019) New 

plant breeding technologies for food security. Science. 363(6434): 1390-1391. 

http://dx.doi.org/10.1126/science.aav6316.  

Zhang K, Raboanatahiry N, Zhu B, Li M. (2017) Progress in genome editing technology and its 

application in plants. Frontiers in Plant Science. 8: 177. https://doi.org/10.3389/fpls.2017.00177.  

Zhang Y, Li D, Zhang D, Zhao X, Cao X, Dong L, Wang D. (2018a) Analysis of the functions of 

TaGW2 homoeologs in wheat grain weight and protein content traits. The Plant Journal. 94(5): 857–

866. https://doi.org/10.1111/tpj.13903.  

Zhang Z, Ge X, Luo X, Wang P, Fan Q, Hu G, Xiao J, Li F, Wu J. (2018b) Simultaneous editing of 

two copies of Gh14-3-3d confers enhanced transgene-clean plant defense against Verticillium dahliae in 

allotetraploid upland cotton. Frontiers in Plant Science. 9: 842. https://doi.org/10.3389/fpls.2018.00842. 

Zhang D, Zhang Z, Unver T, Zhang B. (2021) CRISPR/Cas: A powerful tool for gene function study 

and crop improvement. Journal of Advanced Research. 29: 207-221. 

https://doi.org/10.1016/j.jare.2020.10.003.  

Zhong Z, Fan T, He Y, Liu S, Zheng X, Xu Y, Ren J, Yuan H, Xu Z, Zhang Y. (2024) An improved 

plant prime editor for efficient generation of multiple-nucleotide variations and structural variations in 

rice. Plant Communications. 5(9): 100976. https://doi.org/10.1016/j.xplc.2024.100976.  

Zong Y, Liu Y, Xue C, Li B, Li X, Wang Y, Gao C. (2022) An engineered prime editor with enhanced 

editing efficiency in plants. Nature Biotechnology. 40(9): 1394-1402. https://doi.org/10.1038/s41587-

022-01254-w.   

 

 

 

 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 jo

ur
na

lo
fb

io
sa

fe
ty

.ir
 o

n 
20

26
-0

6-
14

 ]
 

                            17 / 18

https://doi.org/10.1038/nbt.2969
https://doi.org/10.1371/journal.pone.0154027
https://doi.org/10.1016/j.xplc.2020.100043
https://doi.org/10.1038/s41477-021-00942-w
https://doi.org/10.1016/j.molcel.2019.12.016
https://doi.org/10.1038/nplants.2017.107
http://dx.doi.org/10.1126/science.aav6316
https://doi.org/10.3389/fpls.2017.00177
https://doi.org/10.1111/tpj.13903
https://doi.org/10.3389/fpls.2018.00842
https://doi.org/10.1016/j.jare.2020.10.003
https://doi.org/10.1016/j.xplc.2024.100976
https://doi.org/10.1038/s41587-022-01254-w
https://doi.org/10.1038/s41587-022-01254-w
https://journalofbiosafety.ir/article-1-641-fa.html


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

30 

Prime Editing: A New Step toward Reducing Biosafety 

Concerns in Plant Genome Editing 

Sedigheh Sadat Seyeddoaeian, Ebrahim Dorani* 

Department of Plant Biotechnology and Breeding, Faculty of Agriculture, University of Tabriz, Tabriz, 

Iran  

dorani@tabrizu.ac.ir 

 

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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