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Abstract 

Background and Aim: CRISPR/Cas9 technology, as a novel tool for precise plant breeding, enables targeted modifications in the 

genome without the stable integration of foreign genes. Camelina, an oilseed plant belonging to the Brassicaceae family, is 

important due to its stress tolerance and favorable oil quality; however, the presence of erucic acid in some genotypes limits its use 

for food purposes. This study reviews scientific evidence on the food and environmental safety of Camelina edited through 

CRISPR/Cas9-mediated knock-out of the FAE1 gene. 

Methods: This study was conducted as a narrative review. Scientific articles were retrieved from PubMed, Scopus, and Web of 

Science databases, as well as reports from EFSA, FDA, and OECD, covering the period from 2013 to 2025. After screening, studies 

related to FAE1 gene editing, erucic acid reduction, food safety, environmental risks, and off-target effects of CRISPR/Cas9 were 

selected and analyzed. Finally, 30 scientific articles and 6 international documents were included in the final review. 

Results: Available evidence indicates that FAE1 knockout markedly reduces erucic acid and other very-long-chain fatty acids in 

camelina seeds while maintaining desirable nutritional characteristics. Genomic, proteomic, and metabolomic analyses suggest that 

unintended effects are largely restricted to targeted metabolic pathways, with no convincing evidence of novel toxins, increased 

allergenicity, or significant environmental risks. Moreover, off-target mutations appear infrequent in modern CRISPR/Cas systems. 

Conclusion: Current evidence supports FAE1 knockout as a promising strategy for improving camelina oil quality; nevertheless, 

additional long-term, multigenerational, and field-based studies are required to strengthen safety assessments. 
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 چکیده

. کندمی فراهم خارجی هایژن پایدار انتقال بدون را ژنوم در هدفمند تغییرات ایجاد امکان گیاهان، دقیق اصلاح برای نوین ابزاری عنوانبه CRISPR/Cas9 فناوری سابقه و هدف:

 را آن غذایی مصرف هاژنوتیپ برخی در اروسیک اسید وجود اما دارد، اهمیت روغن مناسب کیفیت و هاتنش به مقاومت دلیل به ،Brassicaceae خانواده از روغنی گیاهی کاملینا،

 .کندمی بررسی را CRISPR/Cas9 فناوری با FAE1 ژن سازیخاموش طریق از شدهویرایش کاملینای محیطیزیست و غذایی ایمنی علمی، شواهد مرور با مطالعه این. کندمی محدود

 در OECD و EFSA، FDA هایگزارش همچنین و Web of Science و PubMed، Scopus هایپایگاه از علمی مقالات. شد انجام روایی مرور صورتبه مطالعه این روش کار:

 از خارج اثرات و محیطیزیست مخاطرات غذایی، ایمنی اروسیک، اسید کاهش ،FAE1 ژن ویرایش با مرتبط مطالعات غربالگری، از پس. شدند بررسی 2025 تا 2013 زمانی بازه

 .شد وارد نهایی مرور در المللیبین سند 6 و علمی مقاله 30 نهایت در. شدند تحلیل و انتخاب CRISPR/Cas9 هدف

 نتایج. شودمی کاملینا دانه در بلندزنجیر بسیار چرب اسیدهای سایر و اروسیک اسید توجهقابل کاهش موجب FAE1 ژن سازیخاموش که داد نشان مطالعات بررسی ها:یافته

 سمی ترکیبات تولید از معتبری شواهد تاکنون و بوده هدف متابولیکی مسیرهای به محدود عمدتاً ژنتیکی تغییر این که داد نشان متابولومیکس و پروتئومیکس ژنومیک، مطالعات

 بسیار CRISPR/Cas نوین هایسامانه در هدف از خارج هایجهش وقوع احتمال همچنین. است نشده گزارش توجهقابل محیطیزیست مخاطرات بروز یا زاییآلرژی افزایش جدید،

 .است شده گزارش محدود

 بودن محدود دلیل به حال، این با است؛ نداده نشان عمده اختصاصی و جدید خطرات بروز از اینشانه تاکنون کاملینا در FAE1 سازیخاموش موجود، شواهد پایه بر گیری:نتیجه

 .است ضروری ریسک ارزیابی بیشتر استحکام برای تکمیلی مطالعات انجام ای،مزرعه محیطی هایداده و چندنسلی هایارزیابی بلندمدت، ایتغذیه مطالعات زمینه در مستقیم هایداده

 کاملینا کریسپر، سیستم غذایی، ایمنی اروسیک، اسید ریسک، ارزیابی :واژگان کلیدی 

 

 

 
 استناد کنید: زیربه این مقاله، به صورت 
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 مقدمه

و  یمیاقل راتییتغ ،یعیمنابع طب تیجهان، محدود تیجمع شیافزا

 نینو یهایتوسعه فناور ،ییمواد غذا داریپا دیروزافزون به تول ازین

و  یکشاورز یهاپژوهش یاصل یهاتیاز اولو یکیاصلاح نباتات را به 

ژنوم  شیرایو یفناور ر،یکرده است. در دهه اخ لیتبد ییغذا تیامن

CRISPR/Cas9 کمتر و امکان  نهیدقت بالا، سرعت عمل، هز لیدل هب

به  ،یخارج یهاژن داریهدفمند در ژنوم بدون انتقال پا راتییتغ جادیا

مطرح شده  یاهیگ یفناورستیز یابزارها نیتراز مهم یکیعنوان 

 را اهانیگ یفیو ک یامکان اصلاح صفات کم یفناور نیا. (3-1) است

اصلاح نباتات فراهم کرده و  یسنت یهااز روش شتریب اریبس یبا دقت

 یاهیتغذ تیفیبا ک یمحصولات کشاورز دیرا در تول یدیانداز جدچشم

 .(4و  3) نموده است جادیبالاتر و مخاطرات کمتر ا

متعلق  یروغن اهانیاز گ یکی (Camelina sativa L. Crantz) نایکامل

از سه  شیاست که سابقه کشت آن به ب Brassicaceaeبه خانواده 

مقاومت مطلوب به  لیبه دل اهیگ نی. اگرددیهزار سال قبل بازم

نامساعد  طیبا شرا یسازگار ،یکشاورز یهاکم به نهاده ازین ،یخشک

از محصولات  یکیبه عنوان  بازده،کم یرشد در اراض تیو قابل یطیمح

 نای. روغن کامل(6و  5) شودیشناخته م داریپا یکشاورز یراهبرد

 کینولنیآلفال ژهیوبه راشباعیچرب غ یدهایاز اس ییبالا ریمقاد یحاو

است.  یارزش قابل توجه یدارا یاهیده و از نظر تغذبو (ω-3) دیاس

 دیخوراک دام، تول عیادر صن اهیگ نیا ،ییغذا یعلاوه بر کاربردها

مورد استفاده قرار  زین یو محصولات صنعت یستیز یهاسوخت

 .(8و  7) ردیگیم

در برخی  (Erucic acid) با وجود مزایای متعدد، وجود اسید اروسیک

های مهم استفاده های کاملینا همچنان یکی از محدودیتژنوتیپ

شود. گسترده از روغن این گیاه در زنجیره غذایی انسان محسوب می

-n 22:1) اتم کربن 22غیراشباع با چرب تک اسید اروسیک یک اسید

است که مصرف مقادیر بالای آن در مطالعات حیوانی با بروز لیپیدوز ( 9

 . بر همین(9) میوکارد و تجمع چربی در عضله قلب ارتباط داشته است

میزان دریافت روزانه قابل  (EFSA) اساس، سازمان ایمنی غذای اروپا

گرم به ازای هر کیلوگرم وزن بدن میلی را هفتتحمل این ترکیب 

 اند که ترکیب. مطالعات اخیر نشان داده(9) تعیین کرده است

اسیدهای چرب در کاملینا به شدت تحت تأثیر ژنوتیپ و شرایط 

ها و ارقام مورد شده بر روی ژنوتیپهای انجاممحیطی قرار دارد. بررسی

های سازگار سایر لاین و  (Soheil) کشت در ایران، از جمله رقم سهیل

خشک کشور، نشان داده است که میزان اسید اروسیک با اقلیم نیمه

درصد کل اسیدهای چرب قرار دارد، در  محدوده دو تا پنجمعمولاً در 

های ژنتیکی وارداتی این مقدار ها و تودهحالی که در برخی ژنوتیپ

 اگرچه این مقادیر. (10)درصد نیز برسد  10تا  هشت تواند به حدودمی

سبتاً پایین ن  Brassicaceaeهای دیگر خانوادهدر مقایسه با برخی گونه

المللی بر کاهش هرچه بیشتر میزان اسید است، اما استانداردهای بین

های خوراکی تأکید دارند. از این رو، توسعه ارقام با اروسیک در روغن

ن یکی از اهداف اسید اروسیک بسیار پایین یا نزدیک به صفر همچنا

 رودفناوری در کاملینا به شمار میهای اصلاحی و زیستبرنامهاصلی 

 Fatty Acidاند که ژن نشان داده یمولکول مطالعات. (12و  11)

Elongase 1 (FAE1) اریچرب بس یدهایاس وسنتزیدر ب یدینقش کل 

ژن با کد کردن  نی. اکندیم فایا ک،یاروس دیاس ژهیوبه ر،یبلندزنج

مرحله محدودکننده سرعت در  β-ketoacyl-CoA synthase میآنز

و  13) دینمایچرب را کنترل م یدهایاس رهیطول زنج شیافزا ریمس

 تواندیم FAE1ژن  یسازرفعالیغ ای یسازخاموش ن،ی. بنابرا(14

 یاهیتغذ تیفیو بهبود ک کیاروس دیکاهش اس یمؤثر برا یراهبرد

 باشد. نایروغن کامل

برای اصلاح  CRISPR/Cas9 های اخیر، استفاده از سامانهدر سال

، به طور Brassicaceaeویژه اعضای خانواده گیاهان روغنی، به

چشمگیری افزایش یافته است. از زمان معرفی این فناوری در گیاهان 

های مختلف از جمله ، مطالعات متعددی بر روی گونه2013در سال 

و  (Arabidopsis thaliana) ، آرابیدوپسیس(Brassica napus) ا کلز

دهنده کارایی بالای این سامانه در انجام شده است که نشان کاملینا

 . به دلیل ماهیت(15و  2، 1) بهبود صفات کیفی روغن است

زمان چندین نسخه همولوگ آلوهگزاپلوئیدی ژنوم کاملینا، ویرایش هم

های هدف برای دستیابی به تغییرات فنوتیپی پایدار ضروری از ژن

نشان دادند  FAE1 است. در این راستا، نخستین مطالعات بر روی ژن

 های مختلف این ژن با استفاده از سامانهگیری همزمان نسخهکه هدف

CRISPR/Cas9 تواند موجب کاهش قابل توجه اسید اروسیک و یم

سایر اسیدهای چرب بسیار بلندزنجیر شود، بدون آنکه اثر منفی 

و  15) محسوسی بر رشد، عملکرد یا ترکیب کلی روغن مشاهده شود

 گیری ازبه بعد، با بهره 2020ویژه از سال مطالعات بعدی، به .(16

های اُمیکس، ابعاد جدیدی ل جدید و روشیابی نسهای توالیفناوری

https://creativecommons.org/licenses/by-nc/4.0/
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از پیامدهای مولکولی و متابولیک ویرایش ژنی را بررسی کردند. نتایج 

شده ها نشان داد که تغییرات ایجادشده در گیاهان ویرایشاین پژوهش

عمدتاً محدود به مسیرهای متابولیکی هدف بوده و شواهد اندکی از 

ییرات ناخواسته گسترده در سطح ژنوم، ترنسکریپتوم یا بروز تغ

 های. علاوه بر این، پیشرفت سامانه(17) متابولوم مشاهده شده است

 لابا دقت با Cas9 هاینوین ویرایش ژن، از جمله استفاده از آنزیم

(High-Fidelity Cas9)ویرایش بازها ، (Base Editing ) و ویرایش

، موجب کاهش چشمگیر احتمال ایجاد (Prime Editing) هاولی

 .(19و  18، 11) های خارج از هدف شده استجهش

های نظارتی و ها، پذیرش عمومی، چارچوببا وجود این پیشرفت

شده همچنان به ارزیابی دقیق سازی محصولات ویرایش ژنیتجاری

ها از منظر ایمنی غذایی، سلامت انسان و اثرات مخاطرات احتمالی آن

 المللی نظیرهای بین. سازمان(21و  20) محیطی وابسته استزیست

، سازمان غذا و داروی ایالات (EFSA)ا سازمان ایمنی غذای اروپ

ر این ب  (OECD) و سازمان همکاری و توسعه اقتصادی (FDA) متحده

 CRISPR موضوع تأکید دارند که ارزیابی ایمنی محصولات حاصل از

های فنوتیپی، مولکولی و بر اساس ویژگیباید به صورت موردی و 

 . از این رو، بررسی(22و  20، 12) اکولوژیک هر محصول انجام شود

شده از طریق جامع شواهد علمی مربوط به ایمنی کاملینای ویرایش

های علمی و گیری، برای تصمیمFAE1 سازی ژنخاموش

نوآوری بنابراین،  .رسدهای آینده ضروری به نظر میگذاریسیاست

مطالعه حاضر در ارائه یک مرور جامع و انتقادی از شواهد علمی موجود 

شده از طریق محیطی کاملینای ویرایشدرباره ایمنی غذایی و زیست

های حاصل از مطالعات اُمیکس ، تلفیق دادهFAE1 سازی ژنخاموش

های المللی ارزیابی ریسک و شناسایی عدم قطعیتهای بینبا چارچوب

تواند مبنایی و نیازهای پژوهشی آینده است. این رویکرد میعلمی 

سازی گذاری و تجاریهای نظارتی، سیاستگیریعلمی برای تصمیم

 .شده فراهم سازدایمن محصولات ویرایش ژنی

برای  CRISPR/Cas9 های اخیر در کاربرد فناوریا وجود پیشرفتب

به ارزیابی  بهبود کیفیت روغن در گیاهان روغنی، شواهد مربوط

شده با هدف محیطی کاملینای ویرایشیکپارچه ایمنی غذایی و زیست

بندی و تحلیل نشده صورت منسجم جمعکاهش اسید اروسیک هنوز به

ای، مولکولی است. همچنین، اطلاعات موجود درباره پیامدهای تغذیه

پراکنده بوده و نیاز به یک مرور  FAE1 سازی ژنو اکولوژیک خاموش

های موجود و شناسایی مبتنی بر شواهد برای تلفیق یافته جامع

هدف این مطالعه، مرور و تحلیل  .شودخلأهای دانشی احساس می

ای، ایمنی غذایی و شواهد علمی موجود درباره پیامدهای تغذیه

در کاملینا با   FAE1ژن سازیمحیطی خاموشملاحظات زیست

 .است CRISPR/Cas9 استفاده از فناوری

 

 روش کار
 انجام شد( Narrative Review) این مطالعه به صورت مروری روایی

 مندبه منظور شناسایی مطالعات مرتبط، جستجوی نظام .(21و  20)

 Web of و  PubMed،Scopus های اطلاعاتیمنابع علمی در پایگاه

Science  ها و انجام گرفت. علاوه بر این، اسناد، دستورالعمل

المللی شامل سازمان های بینمنتشرشده توسط سازمانهای گزارش

 ، سازمان غذا و داروی ایالات متحده(EFSA)ا ایمنی غذای اروپ

(FDA)  و سازمان همکاری و توسعه اقتصادی (OECD ) نیز مورد

 .(21و  20، 12) بررسی قرار گرفتند

انجام شد.  2025تا مارس  2013جستجوی منابع در بازه زمانی ژانویه 

 هایهای مختلفی از واژههای مورد استفاده شامل ترکیبکلیدواژه

"CRISPR/Cas9" ،"Camelina sativa" ،"FAE1" ،"Erucic acid" ،

"Food safety" ،"Risk assessment"،Genome" "editing ،"Off-

target effects"،"Environmental risk assessment"   و ."Omics 

technologies" استفاده از عملگرهای بولی بود که با AND) و (OR 

 .های مختلف مورد جستجو قرار گرفتنددر ترکیب

( مقالات پژوهشی اصیل و مقالات 1معیارهای ورود به مطالعه شامل: 

( مطالعات مرتبط با ویرایش 2شده؛ مروری منتشرشده در مجلات نمایه

مرتبط با ( مطالعات 3ویژه کاملینا؛ در گیاهان روغنی، به FAE1 ژن

محیطی و اثرات خارج از هدف ارزیابی ایمنی غذایی، مخاطرات زیست

( اسناد رسمی منتشرشده توسط 4؛ و CRISPR/Cas9ی فناور

المللی بود. مطالعات فاقد متن کامل، مقالات های بینسازمان

های فاقد شواهد علمی معتبر از غیرمرتبط، منابع تکراری و گزارش

 .مطالعه حذف شدند

طور مستقیم به ویرایش انتخاب منابع، اولویت با مطالعاتی بود که بهدر 

در کاملینا، کاهش اسید اروسیک، تغییرات ترکیب روغن،  FAE1 ژن

محیطی های خارج از هدف و ملاحظات ایمنی غذایی و زیستجهش

های مستقیم در کاملینا پرداخته بودند. همچنین، در مواردی که داده
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العات مرتبط در سایر گیاهان روغنی و اسناد ارزیابی محدود بود، از مط

 .المللی برای تکمیل تحلیل استفاده شدریسک بین

های اطلاعاتی بازیابی شد. پس از رکورد از پایگاه 286در مجموع، 

مقاله وارد مرحله غربالگری عنوان و  212رکورد تکراری،  74حذف 

ل عدم انطباق با اهداف مقاله به دلی 146چکیده شدند. از این تعداد، 

مقاله مورد ارزیابی قرار  66مطالعه کنار گذاشته شدند. متن کامل 

المللی واجد شرایط ورود سند بین 6مقاله و  30گرفت که در نهایت 

به مطالعه تشخیص داده شدند و در مرور نهایی مورد استفاده قرار 

 شدهفرآیند انتخاب مطالعات بر اساس نسخه تعدیل .گرفتند

 .(23) ارائه شده است 1در شکل  PRISMA دستورالعمل

 

 فرآیند انتخاب مطالعات .1شکل 

 اهیافته

 یاهیتغذ تیو اهم نایکامل یشناسستیز

است که به دلیل  Brassicaceae گیاهی روغنی از خانواده کاملینا

ای مناسب روغن، طی های زراعی مطلوب و کیفیت تغذیهویژگی

توجه پژوهشگران و صنایع غذایی قرار گرفته است. های اخیر مورد سال

بوده و از نظر تکاملی ( 2n=6x=40) این گیاه دارای ژنوم آلوهگزاپلوئید

( Arabidopsis thaliana) و آرابیدوپسیس( Brassica napus) با کلزا

 .(5) خویشاوندی نزدیکی دارد

ترین مزایای کاملینا توانایی رشد در شرایط محیطی یکی از مهم

های نامساعد است. این گیاه مقاومت مناسبی به خشکی، سرما و خاک

بازده داشته و در مقایسه با بسیاری از گیاهان روغنی به مقادیر کم

ها ها نیاز دارد. این ویژگیکشکمتری از کودهای شیمیایی و آفت

ملینا به عنوان یک محصول مناسب برای کشاورزی موجب شده است کا

 .(7و  6) پایدار و سازگار با تغییرات اقلیمی شناخته شود

ای دارای ارزش بالایی است و حاوی روغن دانه کاملینا از نظر تغذیه

ویژه آلفالینولنیک مقادیر قابل توجهی از اسیدهای چرب غیراشباع به

اولئیک اسید است. نسبت مناسب و  (ω-6) ، لینولئیک اسید(ω-3)اسید

در این روغن موجب شده است که  6به امگا  3اسیدهای چرب امگا 

و  8) قلب و عروق مورد توجه قرار گیرد مصرف آن از دیدگاه سلامت

اکسیدانی طبیعی نظیر . علاوه بر این، وجود ترکیبات آنتی(10

نسبت به  ها موجب افزایش پایداری اکسیداتیو روغن کاملیناتوکوفرول

 .(8) شودهای گیاهی دیگر میبسیاری از روغن

های با وجود مزایای متعدد، حضور اسید اروسیک در برخی ژنوتیپ

های استفاده گسترده از این گیاه ترین محدودیتکاملینا یکی از مهم

شود. اسید اروسیک یک اسید چرب در صنایع غذایی محسوب می

که مصرف مقادیر زیاد آن در اتم کربن است  22غیراشباع با تک

های حیوانی با بروز لیپیدوز میوکارد و اختلالات قلبی مرتبط مدل

 . از منظر ایمنی غذایی، کاهش اسید اروسیک(9) دانسته شده است

ای داشته باشد، زیرا این ترکیب تواند اهمیت ویژهدر روغن کاملینا می

های سلامت رانیهای مصرف غذایی و نگدر مقادیر بالا با محدودیت

ز این رو ا .های حیوانی همراه گزارش شده استقلبی در برخی مدل

های اصلاح کاهش میزان این ترکیب یکی از اهداف اصلی برنامه

 (.1)جدول  رودژنتیکی کاملینا به شمار می

 ای کاملیناهای زیستی، زراعی و تغذیه. ویژگی1جدول 

 ویژگی وضعیت

Brassicaceae  گیاهیخانواده 

Camelina sativa نام علمی 

 نوع ژنوم آلوهگزاپلوئید

 تحمل خشکی بالا

 نیاز به کود کم

 های محیطیمقاومت به تنش بالا

 3میزان امگا  بسیار بالا

 اسید اروسیک هامتغیر بین ژنوتیپ

 کاربردها صنایع غذایی، خوراک دام، سوخت زیستی

 اهمیت اقتصادی بالا

 سنتز اسید اروسیک در FAE1 نقش ژن

 بیوسنتز اسیدهای چرب بسیار بلندزنجیر در گیاهان خانواده

Brassicaceae های تخصصی کنترل ای از آنزیمتوسط مجموعه
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نقش  Fatty Acid Elongase 1 (FAE1) ها ژنشود که در میان آنمی

را کد  β-ketoacyl-CoA synthase کند. این ژن آنزیمکلیدی ایفا می

کند که مرحله محدودکننده سرعت در مسیر افزایش طول زنجیره می

 در مسیر بیوسنتز اسید .(14و  13) اسیدهای چرب را بر عهده دارد

شود. سپس طی چند ( تولید می18:1اروسیک، ابتدا اسید اولئیک )

( و در نهایت 20:1مرحله افزایش طول زنجیره، اسید ایکوزنوئیک )

 گردد. آنزیم کدشده توسط ژن( تشکیل می22:1اسید اروسیک )

FAE1 (2)شکل  شودترین عامل انجام این فرآیند محسوب میمهم 

 اند که جهش درآرابیدوپسیس نشان دادهشده در مطالعات انجام .(14)

موجب کاهش شدید اسید اروسیک و سایر اسیدهای چرب  FAE1 ژن

 های مشابهی نیز در کلزا و کاملینایافته .(24)شود بسیار بلندزنجیر می

گزارش شده است که نقش اساسی این ژن در تعیین ترکیب اسیدهای 

 .(16و  14) کندچرب روغن را تأیید می

در مسیر سنتز اسید اروسیک، این ژن  FAE1 دلیل نقش محوریبه 

ترین اهداف اصلاح ژنتیکی برای تولید ارقام به عنوان یکی از مهم

 FAE1 بنابراین، .(16) شودای بالاتر شناخته میروغنی با کیفیت تغذیه

مولکولی یک ژن کلیدی در مسیر سنتز اسیدهای تنها از منظر زیستهن

بلندزنجیر است، بلکه از دیدگاه اصلاح کیفیت روغن نیز چرب بسیار 

ترین اهداف برای ویرایش ژنومی در کاملینا به شمار یکی از مناسب

 .رودمی

 

 FAE1 مسیر بیوسنتز اسید اروسیک و محل اثر ژن. 2شکل 

 

 CRISPR/Cas9  با فناوری FAE1 ویرایش ژن

های ویرایش ژنوم ترین سامانهیکی از پیشرفته CRISPR/Cas9 فناوری

های مورد نظر را فراهم های هدفمند در ژناست که امکان ایجاد جهش

 توالی ژنی (gRNA) اهنمار  RNA. در این سامانه،(2و  1)کند می

شده برش دو در محل مشخص Cas9 هدف را شناسایی کرده و آنزیم

های کند. ترمیم این شکست توسط سیستمایجاد می DNA ای دررشته

 شودطبیعی سلول منجر به ایجاد جهش و غیرفعال شدن ژن هدف می

(1). 

در  FAE1 کاملینا دارای ژنوم آلوهگزاپلوئید است و در نتیجه ژن

. این ویژگی اصلاح در ژنوم آن وجود داردسخه همولوگ چندین ن

کند. با تر میهای دیپلوئید پیچیدهژنتیکی کاملینا را نسبت به گونه

های زمان نسخهتوجه به ماهیت آلوهگزاپلوئید ژنوم کاملینا، ویرایش هم

برای دستیابی به تغییر فنوتیپی پایدار اهمیت  FAE1 عملکردی ژن

 اند که طراحی همزمان چندنشان دادهمطالعات اخیر  د.ای دارویژه

RNA های عملکردی ژنگیری تمامی نسخهراهنما امکان هدف FAE1 

 .(16و  15) سازدا فراهم می)سه نسخه( ر

های ها نشان داده است که ویرایش همزمان نسخهنتایج پژوهش

  CRISPR/Cas9 ر کاملینا با استفاده از سامانهد FAE1همولوگ ژن 

ر به کاهش قابل توجه اسید اروسیک در دانه شود. به تواند منجیم

سازی گزارش کردند که غیرفعال (15)همکاران  و  Jiangعنوان مثال،

وجب کاهش میزان اسید اروسیک از م CsFAE1 هایهمزمان نسخه

های درصد در لاین5/0ز درصد در گیاه شاهد به کمتر ا 3/4 حدود
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 .درصد است 90تا  88شده شد که معادل کاهش تقریبی ویرایش

سازی نشان دادند که خاموش (25) و همکاران Ozseyhan همچنین

 ر کاملینا سبب کاهش اسیدهای چرب بسیار بلندزنجیر،د FAE1 ژن

درصد گردید، در حالی که تغییر  95از جمله اسید اروسیک، تا حدود 

انه و ترکیب کلی روغن مشاهده داری در رشد رویشی، عملکرد دمعنی

  DNA های تولیدشده هیچ توالیعلاوه بر این، در بسیاری از لاین .نشد

خارجی در ژنوم نهایی باقی نماند و محصول حاصل از نظر ژنتیکی 

های ایجادشده در اصلاح سنتی های طبیعی یا جهشمشابه جهش

 این ویژگی موجب شده است که در. (26و  25، 20، 4) تلقی شد

خارجی   DNA برخی کشورها محصولات حاصل از ویرایش ژنی فاقد

تحت مقررات متفاوتی نسبت به محصولات تراریخته کلاسیک ارزیابی 

 .(27و  22) شوند

 

 ارزیابی ایمنی غذایی

 سمیت احتمالی 

کی از مراحل کلیدی در چارچوب ارزیابی ریسک محصولات ویرایش ی

شده، بررسی احتمال بروز تغییرات ناخواسته متابولیک و تولید ژنی

عنوان ابزاری غربالگری برای ترکیبات سمی جدید است. این ارزیابی به

کند و باید در کنار سایر شناسایی تغییرات غیرمنتظره عمل می

محیطی تفسیر ای و زیستشناختی، تغذیهی، سمهای مولکولارزیابی

 ارزیدر چارچوب ارزیابی ریسک مبتنی بر اصل هم .(28و  27) شود

، ترکیب شیمیایی محصول (Substantial Equivalence) ماهوی

 .(29و  21، 20، 17) شودشده با ارقام متداول مقایسه میویرایش

شده روغنی ویرایش شده بر روی گیاهانمطالعات متابولومیک انجام

مدتاً مسیر سنتز اسیدهای ع  FAE1سازی ژناند که غیرفعالنشان داده

دار چرب بسیار بلندزنجیر را تحت تأثیر قرار داده و موجب کاهش معنی

شده تاکنون شواهدی های انجامشود. بررسیتولید اسید اروسیک می

ایر های سمی جدید یا اختلال گسترده در ساز تجمع متابولیت

 . همچنین مقایسه ترکیب(25، 16) اندمسیرهای متابولیک ارائه نکرده

شده با ارقام شاهد نشان داده است که تغییرات روغن کاملینای ویرایش

شده عمدتاً محدود به اسیدهای چرب هدف بوده و سایر مشاهده

 های کیفی در محدوده طبیعی تنوع ژنتیکی این گونه قرار دارندشاخص

 شود کهاهمیت کاهش اسید اروسیک از آنجا ناشی می .(16و  8، 7)

اند مصرف مقادیر بالای این شناسی حیوانی نشان دادهمطالعات سم

تواند منجر به لیپیدوز میوکارد و تجمع چربی در عضله اسید چرب می

شده توسط سازمان ایمنی قلب شود. به عنوان مثال، در ارزیابی انجام

های حاوی سطوح مدت رژیمصرف طولانی، م(EFSA)ا غذای اروپ

های حیوانی با بروز ضایعات قلبی همراه بالای اسید اروسیک در مدل

برابر با ( TDI) بوده و بر این اساس، میزان دریافت روزانه قابل تحمل

 .(9) گرم به ازای هر کیلوگرم وزن بدن تعیین شده استمیلی هفت

شده های کاملینای ویرایششده بر روی لایندر مقابل، مطالعات انجام

تواند میزان اسید یم  FAE1سازی ژناند که غیرفعالنشان داده

درصد کل اسیدهای چرب در برخی  5تا  3اروسیک را از حدود 

درصد کاهش دهد؛ مقداری که در محدوده  5/0ز ها به کمتر اژنوتیپ

تواند مواجهه ی قرار دارد و به طور بالقوه میاروسیک تجارارقام کم

 کنندگان با این ترکیب را به میزان قابل توجهی کاهش دهدمصرف

 ه تنهان  FAE1دهد که ویرایش ژنها نشان می. این یافته(25و  16)

موجب ایجاد مخاطره جدیدی نشده، بلکه از منظر ایمنی غذایی 

 .ای روغن کاملینا نیز منجر شودتواند به بهبود کیفیت تغذیهمی

 ن زایی و تحلیل بیوانفورماتیکی ژارزیابی آلرژی FAE1 

های زایی یکی از اجزای اصلی نظامرزیابی احتمال بروز آلرژیا

محصولات حاصل از مهندسی ژنتیک و المللی ارزیابی ایمنی بین

 Codexی هاشود. بر اساس دستورالعملویرایش ژنوم محسوب می

Alimentariusسازمان ایمنی غذای اروپا ، (EFSA ) و سازمان غذا و

شده باید زایی محصولات ویرایش، ارزیابی آلرژی(FDA) اداروی آمریک

مقایسه توالی  شامل بررسی تغییرات احتمالی در پروفایل پروتئینی،

شده و در صورت لزوم های شناختههای داده آلرژنها با پایگاهپروتئین

  .(30و  21، 20)د های تجربی تکمیلی باشانجام آزمون

، FAE1ن ژ زایی ناشی از ویرایشمنظور ارزیابی اولیه احتمال آلرژیبه

 هب( Accession No. GU929420.1) کاملینا FAE1-A توالی ژن

بیوانفورماتیکی مورد بررسی قرار گرفت. تحلیل توالی با استفاده صورت 

 NCBI Conserved و InterPro هایهای موجود در پایگاهاز داده

Domain Database نشان داد که پروتئین FAE1 های به خانواده آنزیم

3-ketoacyl-CoA synthase (KCS)  علق دارد و دارای یک دومین ت

 FAE1/type III polyketide synthase-like شده از نوعحفاظت

domain  است که در مرحله تراکمی مسیر بیوسنتز اسیدهای چرب

بررسی ناحیه  .کندنقش اساسی ایفا می( VLCFAs) بسیار بلندزنجیر

های عملکردی پروتئین نشان داد که این دومین حاوی جایگاه
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ست ا Asn424 و Cys223، His391 ای شاملشدهکاتالیتیکی حفاظت

که برای فعالیت آنزیمی و سنتز اسید اروسیک ضروری هستند. 

این اند که ایجاد جهش در هر یک از مطالعات پیشین نشان داده

اسیدهای آمینه موجب کاهش شدید یا حذف کامل فعالیت آنزیم 

ترمینال پروتئین، -N شود. همچنین وجود نواحی غشایی در انتهایمی

به غشای شبکه آندوپلاسمی و انجام فرآیند  را در اتصال FAE1 نقش

 .(31) کندسازی اسیدهای چرب تأیید میطویل

در این ژن عمدتاً بر  CRISPR/Cas9 از آنجا که راهبردهای مبتنی بر

 یا تغییر چارچوب خوانش( deletion) های حذفیایجاد جهش

(frameshift) سازی ژن متمرکز هستند، انتظار ا هدف غیرفعالب

رود پروتئین عملکردی جدید یا پروتئین نوترکیب در گیاه تولید نمی

های جدید نسبت به شود. در چنین شرایطی، احتمال ظهور آلرژن

ها ژن خارجی وارد ژنوم های تراریختی کلاسیک که در آنسامانه

 مطابق معیارهای .(33و  32) گرددشود، کمتر ارزیابی میمی

زایی، توالی آلرژی المللی، در ارزیابی بیوانفورماتیکیشده بینپذیرفته

 های استاندارد آلرژن نظیرهای حاصل باید با پایگاهپروتئین

AllergenOnline  و COMPARE ل مقایسه شود. بر اساس دستورالعم

Codex 80درصد در یک پنجره  35، در صورتی که همسانی بیش از 

ای پیوسته با های مشابه هشت اسیدآمینهای یا توالیاسیدآمینه

متقاطع آلرژیک شده مشاهده نشود، احتمال واکنش های شناختهآلرژن

 .(36-34 و 33) شودپایین در نظر گرفته می

عمدتاً منجر به حذف در کاملینا  FAE1 با توجه به اینکه ویرایش ژن

شود، و کاهش بیان آن می β-ketoacyl-CoA synthase عملکرد آنزیم

های جدید ارائه شواهد موجود تاکنون دلیلی مبنی بر ایجاد آلرژن

های تجربی اختصاصی اند. با این حال، به دلیل محدود بودن دادهنکرده

ایسه شده، انجام مطالعات تکمیلی شامل مقدر کاملینای ویرایش

های شده با بانکهای ویرایشهای لاینمستقیم توالی پروتئین

شده سازیپذیری در شرایط شبیههای هضماطلاعاتی آلرژن، آزمون

سازی های پروتئومیکی پیش از تجاریدستگاه گوارش و ارزیابی

 .شودگسترده این محصولات همچنان توصیه می

 

ترازی مه  (B)در کاملینا. FAE1-A ساختار دومینی پروتئین (A) :(Camelina sativa)ا در کاملین FAE1 لیل بیوانفورماتیکی ساختار و راهبرد ویرایش ژنتح .3شکل 

بعدی دومین کاتالیتیکی و سهمایش ساختار ن Brassicaceae (C)های مختلف خانواده در گونه FAE1 دومین کاتالیتیکی (Multiple sequence alignment) چندگانه

چارچوب ارزیابی FAE1 (E) ن رای حذف دومین اول ژب  CRISPR/Cas9راهبرد پیشنهادی ویرایش ژنوم با استفاده از سامانه FAE1 (D) مهای فعال آنزیجایگاه

 FAE1 زایی پروتئینبیوانفورماتیکی آلرژی
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 Omics Technologies) س امُیکهای ارزیابی با فناوری

ترین ابزارهای های اُمیکس به یکی از مهمهای اخیر، فناوریدر سال

اند. این ارزیابی ایمنی محصولات حاصل از ویرایش ژنوم تبدیل شده

، پروتئین RNAت زمان هزاران ژن، رونوشها امکان بررسی همفناوری

اخواسته احتمالی ناشی و متابولیت را فراهم کرده و قادرند تغییرات ن

از ویرایش ژنی را با حساسیت بالا شناسایی کنند. بر اساس 

، استفاده از European Food Safety Authorityهای دستورالعمل

-case) تواند در چارچوب ارزیابی ریسک موردیهای اُمیکس میداده

by-case risk assessment )نشده کمک بینیبه شناسایی اثرات پیش

 .(37) کند

 ژنومیک( سGenomics) 

پردازد ژنومیکس به مطالعه ساختار و توالی کامل ژنوم موجود زنده می

شده، عمدتاً برای شناسایی و در ارزیابی ایمنی گیاهان ویرایش

های بزرگ ، حذف(Off-target mutations)ف های خارج از هدجهش

کروموزومی مورد های و بازآرایی DNA های ناخواستهژنومی، درج

شده، در مطالعات مرتبط با گیاهان ویرایش .گیرداستفاده قرار می

و ( Whole Genome Sequencing; WGS) یابی کل ژنومتوالی

 CRISPR/Cas9 های جدیداند که سامانهنشان داده NGS هایروش

دارای اختصاصیت بسیار بالایی هستند. به عنوان مثال، در بررسی 

، از میان Brassicaceaeه شده خانوادی گیاهان ویرایششده روانجام

شده، هیچ جهش بینیجایگاه بالقوه خارج از هدف پیش 20بیش از 

، 11) های منتخب مشاهده نشدای در لاینخارج از هدف تأییدشده

  .(38و  15

مطالعه مستقل نشان داده است که فراوانی  50همچنین مرور بیش از 

 معمولاً کمتر از CRISPR/Cas9 در گیاهان های خارج از هدفجهش

 از ناشی هایجهش نرخ از کمتر موارد بسیاری در و بوده 1٪

 در مورد .(38و  26، 11) است پرتودهی و شیمیایی زاییموتاژن

ویژه به دلیل پیچیدگی ژنوم، استفاده از ابزارهای ژنومیکس کاملینا، به

تواند در تأیید اختصاصیت ویرایش و شناسایی تغییرات ناخواسته می

 .احتمالی نقش مهمی داشته باشد

 س ترنسکریپتومیک (Transcriptomics) 

شده در های رونویسیRNAه ترنسکریپتومیکس به مطالعه مجموع

ویژه برای بررسی اثرات ویرایش ژنی بر الگوهای پردازد و بهمیسلول 

ترین رایج RNA-Seq گیرد. فناوریبیان ژن مورد استفاده قرار می

اند که مطالعات ترنسکریپتومی نشان داده .روش در این زمینه است

های مرتبط با مدتاً موجب تغییر بیان ژنع  FAE1سازی ژنغیرفعال

شود. در یک مطالعه روی گیاهان روغنی میچرب  متابولیسم اسیدهای

شده دچار تغییر های بیاندرصد کل ژن 2شده، کمتر از ویرایش

ها مستقیماً در مسیرهای درصد این ژن 80دار شدند و بیش از معنی

 ایهمچنین هیچ تغییر گسترده .(39و  25، 16) لیپیدی دخیل بودند

متابولیسم ثانویه یا مسیرهای  در مسیرهای مرتبط با پاسخ به تنش،

دهد که حذف تنظیم رشد مشاهده نشد. این موضوع نشان می

 .مدتاً اثری اختصاصی و محدود به مسیر هدف داردع  FAE1عملکرد

با این حال، از آنجا که کاملینا دارای ژنوم آلوهگزاپلوئید است، انجام 

شرایط  نسکریپتومی در مراحل مختلف رشد گیاه و تحتامطالعات تر

تواند اطلاعات ارزشمندتری درباره پیامدهای محیطی متفاوت می

 .احتمالی ویرایش ژنی فراهم کند

 پروتئومیک( سProteomics) 

های تولیدشده در یک پروتئومیکس مطالعه مجموعه کامل پروتئین

عنوان یکی از ابزارهای مهم ارزیابی ایمنی سلول یا بافت است و به

؛ زیرا بسیاری از مخاطرات بالقوه، از جمله شودغذایی شناخته می

 .ها مرتبط هستندزایی، مستقیماً با تغییر در الگوی پروتئینآلرژی

-2)) هایی مانند الکتروفورز دوبعدیدر مطالعات پروتئومیکی، روش

DE )سنجی جرمیو طیف (LC-MS/MS)  برای مقایسه پروفایل

های بررسی .شودمی شده و شاهد استفادهپروتئینی گیاهان ویرایش

اند که بیش شده نشان دادهشده بر روی گیاهان روغنی ویرایشانجام

شده و های ویرایششده در لاینهای شناساییدرصد پروتئین 95از 

 افزون بر این، تغییرات .(17و  10)گیاه شاهد مشترک هستند 

متر ای اصلی دانه معمولاً کهای ذخیرهشده در میزان پروتئینمشاهده

پلاسم کاملینا قرار درصد بوده و در محدوده تنوع طبیعی ژرم 10از 

همچنین تاکنون هیچ پروتئین جدید غیرمنتظره یا  .داشته است

شده در گیاهان های شناختهتوجه به آلرژنپروتئینی با شباهت قابل

 .(17و  10) زارش نشده استگ  FAE1دارای جهش

حتمالاً منجر به ا  FAE1سازی ها مؤید آن است که غیرفعالاین یافته

گیری از با این وجود، بهره، شودتغییرات عمده در پروتئوم دانه نمی

عنوان رویکردی مکمل برای تواند بههای ترنسکریپتومی میتحلیل

ها مفید تر اثرات ناخواسته احتمالی بر الگوهای بیان ژنبررسی دقیق

 .باشد
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 متابولومیک( سMetabolomics) 

ترین فناوری اُمیکس برای ارزیابی ترین و حساسمتابولومیکس جامع

شود؛ زیرا تغییرات ایمنی محصولات ویرایش ژنی محسوب می

ناخواسته در مسیرهای متابولیک ممکن است در سطح ژن یا پروتئین 

 در .ها آشکار شوندقابل تشخیص نباشند اما در سطح متابولیت

هایی مطالعات متابولومیک، ترکیبات مختلف گیاه با استفاده از روش

و  17) شوندشناسایی و مقایسه می NMR و  GC-MS،LC-MSر نظی

شان ن  FAE1های دارای جهششده بر روی لاینمطالعات انجام .(28

درصدی  90اند که کاهش اسید اروسیک با کاهش بیش از داده

  .(25و  16) بلندزنجیر همراه بوده استاسیدهای چرب بسیار 

در مقابل، میزان اسید اولئیک و برخی اسیدهای چرب غیراشباع 

شده های ویرایشبه عنوان نمونه، در برخی لاین .افزایش یافته است

 5/0از  کمتر به درصد 4–3کاملینا، مقدار اسید اروسیک از حدود 

 اسید سطح که حالی در است، یافته کاهش چرب اسیدهای کل درصد

 .(25و  16) تقریباً بدون تغییر باقی مانده است (ω-3) آلفالینولنیک

شده های شناساییدرصد متابولیت 90تا  85علاوه بر این، بیش از 

اند و تاکنون هیچ متابولیت داری با گیاه شاهد نشان ندادهتفاوت معنی

های لاینای در ای غیرمنتظرهسمی جدید یا ترکیب ضدتغذیه

  .(28و  17) شده گزارش نشده استویرایش

دهد که تغییرات ناشی در مجموع، شواهد متابولومیک موجود نشان می

مدتاً محدود به مسیر سنتز اسیدهای چرب ع  FAE1سازیاز غیرفعال

بسیار بلندزنجیر بوده و خارج از دامنه طبیعی تنوع متابولیک کاملینا 

با توجه به پیچیدگی ژنتیکی کاملینا، انجام  .(28و  17) گیردقرار نمی

شده و تحت شرایط محیطی های اُمیکس در هر لاین ویرایشارزیابی

 می تواندر مجموع،  .(37و  27، 12) شودمختلف همچنان توصیه می

نسکریپتوم، پروتئومیک و اهای ژنومیک، ترترکیب دادهگفت 

ارزی ترکیبی و پیامدهای همتری از تواند تصویر کاملمتابولومیک می

 احتمالی ویرایش ژنی ارائه کند.

 

 (Off-target Effects) های خارج از هدفجهش

، CRISPR/Cas9های مطرح در کاربرد فناوریترین نگرانییکی از مهم

هایی احتمال ایجاد جهش در نواحی ناخواسته ژنوم است. چنین جهش

های دیگر یا بروز توانند منجر به تغییر عملکرد ژناز نظر تئوریک می

 با این حال، .(38و  26، 11) تغییرات متابولیکی ناخواسته شوند

های های راهنما و توسعه سامانهRNAهای اخیر در طراحیپیشرفت

 Prime Editing و High-Fidelity Cas9،Base Editingجدید نظیر

های خارج از موجب افزایش اختصاصیت و کاهش قابل توجه جهش

 های خارج. میزان بروز جهش(40و  37، 19، 18، 11) هدف شده است

 راهنما، نوع سامانه RNA از هدف به عوامل متعددی از جمله طراحی

Cas های ویژه در گونههای ژنوم گیاه، بهمورد استفاده، ویژگی

های های غربالگری و تأیید لاینپلوئید، و همچنین روشپلی

 بر همین اساس، سازمان .(40و  18، 11) شده وابسته استویرایش

ایمنی غذای اروپا تأکید کرده است که مخاطرات احتمالی محصولات 

ارزیابی شوند و در بسیاری از موارد  ویرایش ژنی باید به صورت موردی

های اصلاح نباتات متداول داری با مخاطرات ناشی از روشتفاوت معنی

 .(26و  20، 12) شودمشاهده نمی

 

 ایارزش تغذیه

ترین اهداف اصلاحی در کاملینا کاهش اسید اروسیک یکی از مهم

 FAE1 سازی ژناند که خاموششود. مطالعات نشان دادهمحسوب می

من کاهش قابل توجه اسید اروسیک، موجب افزایش نسبی اسید ض

، 8)کند را حفظ می 3-اولئیک شده و سطح بالای اسیدهای چرب امگا

 ای روغن را بهبودتوانند کیفیت تغذیهاین تغییرات می .(25و  16

بخشیده و کاربرد آن را در صنایع غذایی افزایش دهند. علاوه بر این، 

در کاملینا از منظر ارزش  3-حفظ سطح مناسب اسیدهای چرب امگا

های گیاهی ای، مزیت مهمی در مقایسه با بسیاری از روغنتغذیه

های منتشرشده درباره بر اساس گزارش شود.متداول محسوب می

شده و ارقام متداول، مقایسه کلی یرایشترکیب روغن کاملینای و

 .ارائه شده است 2ها در جدول ای این روغنهای تغذیهویژگی

شده و ای روغن کاملینای ویرایشهای تغذیه. مقایسه ویژگی2جدول 

 ارقام متداول

 )%( کانولا

(30) 

کاملینای 

 )%( شدهویرایش

 (25و  16)

کاملینای 

 )%( معمولی

 (8و  7)

 ویژگی

2< 5/0< 
در برخی ) 2-5

 (8ها تا ژنوتیپ
 اسید اروسیک

 (18:1) اسید اولئیک 14-18 18-24 55-65

 (ω-3) آلفالینولنیک اسید 30-40 30-40 8-12

2< 1< 6-10 
مجموع اسیدهای چرب 

 (VLCFAر )بسیار بلندزنجی

 ω-6/ω-3 نسبت 4/0-7/0 4/0-7/0 2-5/2
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 محیطیارزیابی مخاطرات زیست

  به خویشاوندان وحشیانتقال ژن 

 Gene) های خویشاوند وحشیانتقال ژن از گیاهان زراعی به گونه

Flow )محیطی ترین محورهای ارزیابی ریسک زیستیکی از مهم

شود؛ محصولات حاصل از مهندسی ژنتیک و ویرایش ژنوم محسوب می

های زیرا در صورت انتقال صفت جدید، امکان تغییر ساختار جمعیت

 .(41و  20، 12) تویایی اکوسیستم وجود خواهد داشطبیعی و پ

عمدتاً یک گیاه خودگشن است و میزان دگرگشنی طبیعی در  کاملینا

اند که میزان ای نشان دادهآن پایین گزارش شده است. مطالعات مزرعه

درصد بوده و در اغلب  5دگرگشنی در شرایط طبیعی معمولاً کمتر از 

 اگرچه انتقال گرده به فواصل .(12و  6) درصد است 1شرایط کمتر از 

های گیری موفق با گونهپذیر است، اما احتمال وقوع دورگدور امکان

 .(12) شودوحشی خویشاوند نسبتاً محدود ارزیابی می

شامل  Brassicaceae ترین خویشاوندان وحشی کاملینا در خانوادهمهم

های برخی گونه و  Camelina،Capsellaهای جنس گونه

با این حال، موفقیت انتقال ژن  (.20،53)ستند ه  Arabidopsisجنس

علاوه بر سازگاری ژنتیکی، به عواملی نظیر همزمانی گلدهی، سازگاری 

های هیبرید نیز کروموزومی، قابلیت تشکیل بذر زنده و پایداری نسل

 .(12) توابسته اس

سازی د که غیرفعالده، شواهد موجود نشان میFAE1در مورد ژن 

این ژن صرفاً موجب کاهش سنتز اسیدهای چرب بسیار بلندزنجیر، 

شود و صفتی نظیر مقاومت به آفات، تحمل ویژه اسید اروسیک، میبه

 .(25و  16) کندکش یا افزایش سازگاری محیطی ایجاد نمیعلف

های بنابراین، حتی در صورت انتقال احتمالی این جهش به جمعیت

رود مزیت انتخابی قابل توجهی برای گیاه ایجاد وحشی، انتظار نمی

 .(41) شود

های مؤثر اند که ژنسازی جمعیتی نیز نشان دادهبرخی مطالعات مدل

ها، کشهای مقاومت به تنش یا علفبر کیفیت روغن، برخلاف ژن

کنند و احتمال معمولاً فشار انتخابی مثبتی در طبیعت ایجاد نمی

 .(41و  12) های طبیعی پایین استها در جمعیتتثبیت آن

 و EFSA المللی نظیرهای بینای سازمانهبا وجود این، دستورالعمل

OECD شده، ارزیابی موردی کنند که برای هر لاین ویرایشتوصیه می

شامل بررسی میزان انتقال ژن، پایداری هیبریدها و توان رقابتی گیاه 

. با این حال، ارزیابی احتمال (20و  12)ای انجام شود در شرایط مزرعه

جغرافیایی باید با توجه به حضور خویشاوندان انتقال ژن در هر منطقه 

های اکولوژیک افشانی، شرایط کشت و ویژگیسازگار، الگوی گرده

 .منطقه انجام شود

 اثر بر تنوع زیستی و اکوسیستم 

محیطی، بررسی یکی دیگر از محورهای مهم ارزیابی ریسک زیست

شده بر اجزای مختلف اکوسیستم اثرات احتمالی محصول ویرایش

افشان، موجودات های خاک، حشرات گردهشامل میکروارگانیسم

 .(42و  12) های غذایی استغیرهدف و شبکه

مدتاً ترکیب اسیدهای چرب دانه ع  FAE1سازی ژناز آنجا که خاموش

رود اثرات مستقیم آن بر موجودات دهد، انتظار میرا تغییر می

غیرهدف محدود باشد. با این حال، برای تأیید این فرض، مطالعات 

شده انجام شده اکولوژیک متعددی بر روی گیاهان روغنی ویرایش

 .(42و  16) است

اند که خاک نشان دادهشده روی جوامع میکروبی های انجامبررسی

کشت گیاهان دارای جهش در مسیر سنتز اسیدهای چرب تغییر 

کند. های ریزوسفری ایجاد نمیها و قارچداری در تنوع باکتریمعنی

  Shannon index های تنوع میکروبی نظیردر اکثر مطالعات، شاخص

داری با گیاهان شاهد نشان اختلاف آماری معنی Simpson index و

 .(42و  24) اندادهند

افشان نشان داده است همچنین ارزیابی اثرات احتمالی بر حشرات گرده

ای که کاهش اسید اروسیک در دانه تأثیر محسوسی بر رفتار تغذیه

ها ها یا میزان بازدید حشرات از گلافشانزنبورهای عسل، فراوانی گرده

 مسیرهای مرتبطدر  FAE1 از آنجا که ژن .(42و  12)کند ایجاد نمی

رود های گل نقش مستقیمی ندارد، انتظار نمیبا تولید شهد یا ویژگی

 .(16) افشان را تغییر دهدگرده-سازی این ژن تعاملات گیاهخاموش

مطالعات مربوط به موجودات غیرهدف نیز تاکنون شواهدی از بروز 

های غذایی اثرات نامطلوب بر حشرات مفید، بندپایان خاکزی یا زنجیره

 . علاوه بر این، آنالیزهای متابولومیکی نشان(42و  12)اند ارائه نکرده

اند که تغییرات ایجادشده عمدتاً محدود به ترکیب اسیدهای چرب داده

 شودای تولید نمیه و متابولیت جدید یا ترکیب سمی غیرمنتظرهبود

(25). 

با وجود نتایج امیدوارکننده، اغلب مطالعات موجود در مقیاس 

 EFSAاند. از این رو،شده انجام شدهمدت و تحت شرایط کنترلکوتاه

 سازیهای پایش بلندمدت پس از تجاریبر اجرای برنامه OECD و

https://creativecommons.org/licenses/by-nc/4.0/


 کهریزی و بشیری                                                          ... CRISPR/Cas9 فناوری با شده ژنی ویرایش محصولات غذایی ایمنی ریسک ارزیابی

16 • This work is licensed under a Creative Commons Attribution-NonCommercial 4.0 International License 

(Post-market Environmental Monitoring; PMEM ) تأکید

اند تا اثرات احتمالی دیررس یا تجمعی بر اکوسیستم شناسایی کرده

 .(20و  12) شود

 سازی ژندهد که خاموشر مجموع، شواهد علمی موجود نشان مید

FAE1 کند. با محیطی قابل توجهی ایجاد نمیدر کاملینا خطر زیست

های شده، انجام آزمایشاین حال، ارزیابی موردی هر لاین ویرایش

مدت محیطی همچنان برای کاهش عدم چندمکانه و پایش طولانی

 گرچه شواهد موجودا. (42و  20، 12)های علمی ضروری است قطعیت

ز رهاسازی و ارزیابی ااما پایش پس  کننده نبوده است،تاکنون نگران

محیطی و تواند به تکمیل تصویر ایمنی زیستدر مقیاس مزرعه می

 .شناسایی اثرات احتمالی دیررس یا تجمعی کمک کند

 

 بحث 
طی دهه اخیر رویکرد اصلاح ژنتیکی گیاهان  CRISPR/Cas9 ناوریف

های تراریختی طور اساسی متحول کرده است. برخلاف فناوریرا به

های ویرایش کلاسیک که مبتنی بر انتقال ژن خارجی هستند، سامانه

کنند. زاد را فراهم میهای درونژن امکان ایجاد تغییرات دقیق در ژن

تواند مبنایی برای تنهایی نمیبا این حال، این تفاوت فناورانه به

گیری درباره ایمنی باشد و ارزیابی هر محصول باید بر اساس نتیجه

های فنوتیپی و مولکولی نهایی آن انجام شود. در همین راستا، ویژگی

نیز بر رویکرد ارزیابی  OECD و EFSA المللی نظیرهای بینسازمان

اند؛ زیرا میزان هتأکید کرد( case-by-case assessment) موردی

مخاطره بالقوه بیش از آنکه به فناوری مورد استفاده وابسته باشد، به 

 .(20و  12) ماهیت تغییر ژنتیکی و ویژگی محصول نهایی بستگی دارد

در کاملینا  FAE1 سازی ژننتایج مرور حاضر نشان داد که خاموش

یافته شود. اهمیت این طور مؤثری موجب کاهش اسید اروسیک میبه

شود، بلکه از منظر تنها به حذف یک ترکیب نامطلوب محدود نمی

عنوان سلامت عمومی نیز قابل توجه است. اسید اروسیک از دیرباز به

 Brassicaceae های خانوادهیکی از عوامل محدودکننده مصرف روغن

های اصلاحی کلزا مطرح بوده است و کاهش آن، مشابه آنچه در برنامه

تواند پذیرش غذایی و ارزش تجاری کاملینا را افزایش یرخ داده، م

دهد. با این وجود، باید توجه داشت که کاهش اسید اروسیک لزوماً به 

های کیفی روغن نیست. برخی مطالعات نشان معنای بهبود همه جنبه

اند که تغییر در مسیر بیوسنتز اسیدهای چرب ممکن است تعادل داده

را نیز تحت تأثیر قرار دهد؛ بنابراین ارزیابی نسبی سایر اسیدهای چرب 

و  8، 7)شده ضروری است جامع ترکیب روغن در هر لاین ویرایش

ویژه در کاملینا که دارای ژنوم آلوهگزاپلوئید و این موضوع به .(16

 .(3)جدول  ای است، اهمیت بیشتری داردشبکه متابولیک پیچیده
 

 و ارزیابی ایمنی در کاملینا و سایر گیاهان روغنی FAE1 خلاصه مطالعات کلیدی مرتبط با ویرایش ژن. 3جدول 

 مطالعه گیاه ژن هدف فناوری/نوع ویرایش پیامد اصلی ملاحظات ایمنی

دار در رشد و عملکرد عدم مشاهده تغییر معنی
 گیاه؛ عدم شناسایی جهش خارج از هدف

حدود کاهش اسید اروسیک از 
 ٪5/0 از کمتر به 4/3٪

CRISPR/Cas9 ؛ حذف و
در  frameshift ایجاد جهش

 سه نسخه همولوگ

FAE1 Camelina sativa  (15)و همکاران جیانگ 

عدم تغییر قابل توجه در ترکیب کلی روغن و 

 صفات زراعی

 اسیدهای ٪90کاهش بیش از 

 بلندزنجیر بسیار چرب

 نسازی ژخاموش

(Gene silencing) 
FAE1 Camelina sativa (25)و همکاران  وزسیهانا 

 عدم گزارش جهش خارج از هدف تأییدشده
تغییر هدفمند ترکیب اسیدهای 

 چرب و افزایش اولئیک اسید
CRISPR/Cas9 ندگانهچ FAD2 و 

FAE1 
Camelina sativa  (43)و همکاران مورینو 

 های خارج از هدففراوانی بسیار پایین جهش

(<1٪) 

 هایارزیابی جهش

 خارج از هدف

CRISPR/Cas9 
 WGS همراه با

های ژن

 مختلف

 هایگونه
Brassicaceae 

 (44)و همکاران لی 

تغییرات ناخواسته عمدتاً محدود و مشابه اصلاح 

 سنتی گزارش شد

بررسی مخاطرات ناخواسته و 

 تغییرات اُمیکس

 مرور مطالعات
CRISPR 

های ژن

 مختلف

گیاهان 

 شدهویرایش
 (45) کاوال

های اُمیکس، ارزیابی توصیه به استفاده از داده
 سازیموردی و پایش پس از تجاری

 - ارزیابی ریسک موردی تدوین چارچوب ارزیابی ایمنی
محصولات ویرایش 

 ژنی
 (37)و همکاران میکولی 

 اسیدآمینه 80 پنجره در شباهت ٪35آستانه 

 متقاطع واکنش ارزیابی برای

توالی پروتئین با مقایسه 

 شدههای شناختهآلرژن

دستورالعمل ارزیابی 

 زاییآلرژی
- 

محصولات 

 مهندسی ژنتیک
Codex Alimentarius  (30) 
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برانگیز در حوزه ویرایش ژنوم، احتمال بروز اثرات یکی از مباحث چالش

نتایج مطالعات اُمیکس ناخواسته در سطح ژنوم و متابولوم است. اگرچه 

عمدتاً  FAE1 سازیشده در این مقاله نشان دادند که خاموشبررسی

دهد، اما باید مسیر متابولیسم اسیدهای چرب را تحت تأثیر قرار می

ها جانب احتیاط رعایت شود. نخست آنکه تعداد در تفسیر این یافته

دود است و شده هنوز محشده بر روی کاملینای ویرایشمطالعات انجام

ه تعداد اندکی لاین تراریخت یا شرایط ها بر پایبسیاری از گزارش

های اُمیکس، اند. دوم آنکه فناوریای انجام شدهشده گلخانهکنترل

رغم قدرت بالای تشخیص، همواره قادر به شناسایی همه تغییرات علی

 زیستی با اهمیت فیزیولوژیک نیستند. بنابراین نبود شواهد مبنی بر

تغییرات ناخواسته گسترده، الزاماً به معنای نبود کامل چنین تغییراتی 

های ای و در نسلنیست و انجام مطالعات بیشتر در شرایط مزرعه

 .(28و  25، 17، 16) رسدمتوالی ضروری به نظر می

ترین محورهای های خارج از هدف همچنان یکی از مهمموضوع جهش

است. اگرچه پیشرفت در  CRISPR بحث درباره ایمنی سامانه

و  High-Fidelity Cas9 هایهای راهنما، توسعه نسخهRNAطراحی

وجب م Prime Editing و Base Editing هایی نظیراستفاده از فناوری

های ناخواسته شده است، اما حذف کامل این کاهش قابل توجه جهش

ون بر این، افز .(40و  39، 19، 18، 11)پذیر نیست خطر هنوز امکان

های متعدد ژنی پلوئیدی مانند کاملینا، وجود نسخههای پلیدر گونه

های احتمالی خارج از هدف را بینی دقیق تمام جایگاهتواند پیشمی

یابی کل ژنوم و ابزارهای دشوارتر سازد. از این رو، استفاده از توالی

زیابی ایمنی عنوان بخشی از فرآیند اربیوانفورماتیکی پیشرفته باید به

 .شده در نظر گرفته شودهر لاین ویرایش

منجر به تولید  FAE1 سازی ژنزایی نیز اگرچه خاموشاز منظر آلرژی

رود احتمال ظهور شود و در نتیجه انتظار میپروتئین جدید نمی

های های جدید پایین باشد، اما این فرض عمدتاً بر پایه استدلالآلرژن

تجربی است. در واقع، بخش عمده مطالعات  های محدودنظری و داده

موجود به مقایسه کلی پروفایل پروتئینی محدود شده و اطلاعات 

پذیری و های هضمها، آزموناندکی درباره ارزیابی عملکردی آلرژن

بررسی واکنش متقاطع ایمنی در دسترس است. بنابراین، پیش از 

زایی مطابق رژیهای تکمیلی آلسازی گسترده، انجام آزمونتجاری

همچنان ضروری  EFSA و Codex Alimentarius هایدستورالعمل

 .(36-34و  33، 30، 21، 20) خواهد بود

دهد که محیطی نیز نتایج موجود نشان میدر زمینه مخاطرات زیست

مزیت انتخابی آشکاری برای کاملینا ایجاد  FAE1 سازیخاموش

کند و از آنجا که این گیاه عمدتاً خودگشن است، احتمال انتشار نمی

شود. با این حال، این نتیجه شده پایین ارزیابی میگسترده ژن ویرایش

مدت و شرایط آزمایشی محدود است. از عمدتاً بر پایه مطالعات کوتاه

اهیتی پیچیده و وابسته به محیط دارند، آنجا که تعاملات اکولوژیک م

ها و افشانتوان اثرات بلندمدت بر جوامع میکروبی خاک، گردهنمی

بینی کرد. به همین دلیل، پویایی اکوسیستم را با اطمینان کامل پیش

سازی و مطالعات چندساله در های پایش پس از تجاریاجرای برنامه

 نکته مهم .(41و  12) شودشرایط اقلیمی مختلف همچنان توصیه می

شده است. های دانشی در زمینه کاملینای ویرایشدیگر، وجود شکاف

های برخلاف محصولاتی نظیر ذرت، سویا و کلزا که حجم زیادی از داده

ها در دسترس است، مطالعات مربوط به کاملینا هنوز ایمنی برای آن

اند. همچنین محدود بوده و اغلب در مقیاس آزمایشگاهی انجام شده

مدت صفات و بوط به تغذیه چندنسلی، پایداری طولانیهای مرداده

شده در شرایط متنوع زراعی بسیار اندک های ویرایشعملکرد لاین

دهد که اگرچه شواهد فعلی ها نشان میاست. این محدودیت

گیری نهایی درباره ایمنی بلندمدت بخش هستند، اما نتیجهاطمینان

 .(46و  26، 25، 16) ستهای تجربی بیشتر انیازمند تولید داده

زم به ذکر است که بخشی از شواهد مرورشده در این مقاله مستقیماً لا

سازی شده و خاموششده بر روی کاملینای ویرایشاز مطالعات انجام

استخراج شده و بخشی دیگر بر پایه مطالعات مرتبط در  FAE1 ژن

المللی بینهای سایر گیاهان روغنی و همچنین اسناد و دستورالعمل

های گیریارزیابی ریسک تدوین شده است. از این رو، برخی از نتیجه

شده باید در چارچوب شواهد همسو و تکمیلی تفسیر شوند و ارائه

تر درباره کاملینا تقویت های اختصاصیتوانند در آینده با تولید دادهمی

 .شوند

به محدود توان های فعلی دانش در این حوزه میاز جمله محدودیت

ای چندساله، های مزرعهای، کمبود دادهبودن مطالعات بلندمدت تغذیه

شده و تعداد نسبتاً کم مطالعات اختصاصی در مورد کاملینای ویرایش

های متوالی های گسترده درباره پایداری صفات در نسلفقدان داده

ها، روند کلی شواهد موجود نشان اشاره کرد. با وجود این محدودیت

یکی از راهبردهای امیدوارکننده  FAE1 سازی ژندهد که خاموشمی

 .شودبرای بهبود کیفیت روغن کاملینا محسوب می
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 FAE1 سازی ژندهد که خاموشدر مجموع، شواهد موجود نشان می

راهبردی امیدبخش برای بهبود کیفیت  CRISPR/Cas9 با استفاده از

ایمنی این محصول باید روغن کاملینا است. با این حال، ارزیابی 

همچنان بر مبنای رویکرد مبتنی بر شواهد، ارزیابی موردی، مطالعات 

گیری از مزایای چندنسلی و پایش بلندمدت انجام شود تا ضمن بهره

، 12) های علمی موجود نیز به حداقل برسداین فناوری، عدم قطعیت

 .(27و  18، 20

 

 گیریتیجهن

 FAE1 سازی ژندهد که خاموشمیدر مجموع، شواهد موجود نشان 

رویکردی امیدبخش  CRISPR/Cas9 در کاملینا با استفاده از فناوری

 16)ای روغن است برای کاهش اسید اروسیک و بهبود کیفیت تغذیه

ای از بروز مخاطرات جدید و های منتشرشده تاکنون نشانه. داده(25و 

اند و ارائه نکردهمحیطی قابل توجه در حوزه ایمنی غذایی و زیست

شده عمدتاً در محدوده تغییرات طبیعی اثرات ناخواسته گزارش

، 17، 12) متداول اصلاح نباتات قرار دارند هایشده در برنامهمشاهده

ویژه های بلندمدت، به. با این حال، به دلیل محدود بودن داده(28و  20

سلی و های چندنشده، ارزیابیدر زمینه پایداری صفات ویرایش

ای، انجام مطالعات تکمیلی، پیامدهای اکولوژیک در شرایط مزرعه

تواند به استحکام بیشتر های بلندمدت میهای موردی و پایشارزیابی

سازی ایمن این محصولات کمک ارزیابی ریسک و حمایت از تجاری

 .(46و  26، 20، 12) کند

 

 های اجتماعی و اخلاقیچالش

حاصل از ویرایش ژنوم در کشورهای ذیرش عمومی محصولات پ

مختلف تحت تأثیر عوامل علمی، فرهنگی، اقتصادی و مقرراتی متفاوت 

در بسیاری از موارد بدون انتقال  CRISPR/Cas9 است. اگرچه فناوری

هایی در کند، همچنان بخشی از جامعه نگرانیژن خارجی عمل می

مصرف، و خصوص دستکاری ژنتیکی مواد غذایی، ایمنی بلندمدت 

ترین . یکی از مهممحیطی احتمالی این فناوری داردتپیامدهای زیس

های اساسی کنندگان درباره تفاوتها، آگاهی محدود مصرفچالش

ست؛ ا( GMO) میان فناوری ویرایش ژنوم و محصولات تراریخته

کنند و که بسیاری از افراد این دو فناوری را یکسان تلقی میطوریبه

. پذیرش اجتماعی تأثیر منفی بگذاردتواند بر میزان میهمین موضوع 

های افزون بر این، مسائل مرتبط با مالکیت فکری، ثبت اختراع فناوری

ویرایش ژن و دسترسی عادلانه کشاورزان به ارقام جدید، از دیگر 

. (31) روندمباحث اخلاقی و اقتصادی مطرح در این حوزه به شمار می

شده و حق انتخاب گذاری محصولات ویرایشبرچسبهمچنین، نحوه 

های گذاریکنندگان، یکی از موضوعات مهم در سیاستآگاهانه مصرف

المللی است که هنوز در بسیاری از کشورها مورد بحث قرار ملی و بین

 . (31و  20) دارد

اند که پذیرش عمومی این محصولات مطالعات اجتماعی نشان داده

یابد که منافع مستقیم و ملموسی برای سلامت زمانی افزایش می

. در این راستا، (31)کننده یا پایداری محیط زیست ایجاد شود مصرف

ای آن کاهش اسید اروسیک در روغن کاملینا و بهبود کیفیت تغذیه

باشد  CRISPR محور فناوریای از کاربردهای سلامتتواند نمونهمی

 .ردکه احتمال پذیرش اجتماعی بیشتری دا

 

 پیشنهادهای پژوهشی برای آینده

های های موجود در دانش فعلی و عدم قطعیتبا توجه به محدودیت

مانده درباره ایمنی بلندمدت محصولات ویرایش ژنی، ضروری باقی

 :های آینده بر محورهای زیر متمرکز شونداست پژوهش

 مطالعات ایمنی غذایی 

های حیوانی چندنسلی در مدلای بلندمدت و انجام مطالعات تغذیه

تری درباره پیامدهای احتمالی مصرف تواند اطلاعات دقیقمی

شده فراهم کند. همچنین، تحلیل مدت محصولات ویرایشطولانی

جامع ترکیب روغن و دانه، شامل بررسی تغییرات در اسیدهای چرب، 

فیت های ثانویه، برای ارزیابی کامل کیفعال و متابولیتترکیبات زیست

های تکمیلی ای ضروری است. علاوه بر این، انجام آزمونتغذیه

های متقاطع ایمنی زایی، سمیت احتمالی و بررسی واکنشآلرژی

 .تواند به تکمیل ارزیابی ایمنی غذایی این محصولات کمک کندمی

 مطالعات مولکولی 

های اُمیکس شامل ژنومیکس، استفاده همزمان از فناوری

ترنسکریپتومیکس، پروتئومیکس و متابولومیکس برای شناسایی 

رسد. تغییرات ناخواسته ناشی از ویرایش ژنوم ضروری به نظر می

های خارج از هدف با استفاده از همچنین، بررسی دقیق جهش

یکی پیشرفته باید مورد توجه یابی کل ژنوم و ابزارهای بیوانفورماتتوالی

های متوالی های ایجادشده در نسلقرار گیرد. ارزیابی پایداری ویرایش

https://creativecommons.org/licenses/by-nc/4.0/
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های پژوهشی در شده نیز از دیگر اولویتو بررسی ثبات صفات ویرایش

 .این حوزه است

 محیطی و رگولاتوریمطالعات زیست 

فاوت ای چندساله در شرایط اقلیمی و زراعی متاجرای مطالعات مزرعه

× کنش ژنوتیپ تواند به ارزیابی پایداری صفات و بررسی برهممی

محیط کمک کند. همچنین، بررسی اثرات احتمالی محصولات 

ها، میکروبیوم افشانویژه گردهشده بر موجودات غیرهدف، بهویرایش

ی خاک و سایر اجزای اکوسیستم، باید در مقیاس مزرعه مورد ارزیاب

های هماهنگ ها و دستورالعمل، تدوین چارچوبقرار گیرد. در نهایت

سازی و نظارت بر المللی برای ارزیابی ریسک، پایش پس از تجاریبین

سازی، افزایش محصولات ویرایش ژنی، نقش مهمی در تسهیل تجاری

 .اعتماد عمومی و تضمین ایمنی این محصولات خواهد داشت

 

 قدردانی تشکرو

های علمی ها و گزارشالمللی که دادهبینهای از پژوهشگران و سازمان

 .شوداند، قدردانی میمورد استفاده در این مطالعه را منتشر نموده

 ملاحظات اخلاقی 

گونه مداخله بر این پژوهش از نوع مطالعه مروری بوده و شامل هیچ

داری باشد. تمامی اصول امانتروی انسان یا حیوان آزمایشگاهی نمی

 .ی به منابع رعایت شده استعلمی و استنادده

 تضاد منافع 

گونه تضاد منافعی در ارتباط با این نمایند که هیچنویسندگان اعلام می

 .مطالعه وجود ندارد

 منابع مالی 

این پژوهش بدون دریافت حمایت مالی اختصاصی از نهادهای دولتی، 

 .خصوصی یا غیرانتفاعی انجام شده است

 نقش نویسندگان

ها نویسندگان در طراحی مطالعه، جستجوی منابع، تحلیل دادهتمامی 

 .اندو نگارش مقاله مشارکت داشته

 مصنوعی هوشاستفاده از 

 استفاده مصنوعی هوش از مقاله تدوین در شودمی اعلام وسیله بدین

 .است نشده
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