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 مناطق جنوبی ايران در گسترده طور به که دارويی است گياهی ،Lamiaceaeخانواده  از مرزه

اکسيدانی و  های مختلف اين گياه، دارای خواص دارويی زيادی مانند خاصيت آنتی گونه. رويد می

ژنتيکی در اين  ويژه نشانگر ريزماهواره، تحقيقات فقدان نشانگرها و به. باشند کاربردهای پزشکی می

رونوشت با  225520و  201140ترتيب  ، بهلذا در اين مطالعه .بسيار محدود کرده است گياه را

برای مرزه خوزستانی و رشينگری  1004و  1142برابر  N50باز و مقدار  1411و  1401ميانگين طول 

ترانسکريپتوم گياه مرزه  يابی های کوتاه حاصل از توالی بندی خوانش فرآيند سرهماز . دست آمد هب

 در مطالعه حاضر،. های ريزماهواره استفاده شدمنظور شناسايی نشانگر خوزستانی و مرزه رشينگری به

 مرزه رشينگری شناسايی گونه مرزه خوزستانی و ترتيب در ريزماهواره به مکان 20501 و 00120

های دو نوکلئوتيدی و پس از آن تک و سه نوکلئوتيدی بالاترين  در ميان اين نشانگرها، موتيف. شد

های  های حاوی ريزماهواره نشان داد که در گونه تنتايج بلاست رونوش .فراوانی را نشان دادند

ها دارای حداقل يک  درصد از رونوشت 22/05و  20/02ترتيب  مرزه خوزستانی و مرزه رشينگری به

تفسير کارکردی از طريق جستجوی همسانی و . های غير تکراری بودند رکورد در پايگاه پروتئين

 نشانگررونوشت حاوی ( درصد 0/22) 10012 مجموع، در .انجام شد( GO)ها  شناسی ژن هستی

SSR  شانگررونوشت حاوی ن( درصد 12/21) 12014در مرزه خوزستانی و SSR  در مرزه رشينگری

اکثر  که داد گزارش ژن شناسی هستی تحليل و تجزيه. شدند بندی طبقه GO گروه سه به

 کل از درصد 05 .تندمرتبط هس( MF) مولکولی عملکرد گروه به شده بندی سرهم های رونوشت

 بيوسنتز ها آن در که شدند، داده اختصاص مسير 041 های حاوی ريزماهواره به رونوشت

 .شد شناسايی عضو تعداد با حدکثر مسير دومين ثانويه پس از مسيرهای متابوليتی های متابوليت

شوند  دنيا گزارش میشناسايی شده از ترانسکريپتوم مرزه برای اولين بار در  نشانگرهای ريزماهواره

 .باشد اصلاح اين گياه دارويی های برنامه برای ثریؤم توانند منبع و می
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منجر به رویش بسیاری از  در ایرانگسترده تنوع اقلیمی وجود 

 0066در فلور غنی ایران بیش از  .شده است این منطقه گیاهان در

دارد که تعداد زیادی از این گیاهان جز گیاهان گونه گیاهی وجود 

از جمله این . (Mozaffarian 1996)باشند  دارویی و معطر می

 با خانواده نعناعیان. باشدمی (Lamiaceae) گیاهان، تیره نعناعیان

ترین  جنس از متنوع 236بیش از  گونه و 0666نزدیک به 

این . (Zarshenas and Krenn 2015)  های گیاهی هستند خانواده

ت وجود عل به رود و شمار می ای به خانواده جز گیاهان دو لپه

ساختارهای گرانولار تولیدکننده اسانس، جز گیاهان دارویی به 

در بین  (.Usano-Alemany et al. 2014) آید حساب می

نوع از  266شامل بیش از  Saturjaجنس  های این خانواده، جنس

طور گسترده  های گوناگون معطر است که به گیاهان و یا درختچه

 .Rustaiyan et al) شوند یافت میای  در مناطق آسیایی و مدیترانه

این . باشد های چوبی و بالشتکی می گیاه مرزه دارای قائده (.2004

های زیاد، افراشته، خیزان و یا کمانی  دار، دارای ساقه گیاه عطر

و  (Jamzad Khuzistanica Satureja)مرزه خوزستانی . است

ای ه از گونه (Jamzad rechingeri Satureja)مرزه رشینگری 

انحصاری جنس مرزه در ایران و متعلق به خانواده نعناعیان 

 توزیع ایران جنوبی مناطق که بیشتر در (Jamzad 1994)باشند  می

اسانس مرزه  ترکیباتترین  مهم .(Sefidkon et al. 2004)اند  شده

 ،(درصد 06 بالای) کارواکرول خوزستانی و رشینگری شامل

سینئول، یوگنول و میرسن -8-1پاراسیمین، آلفا ترپینن، لیمونن، 

 در بالا کارواکرول علت مقدارمرزه به .(Jamzad 2009)باشد می

 عصاره در یک اسیدرزمار ویژهبه فنولی آزاد، اسیدهای و اسانس

است مورد توجه قرار گرفته بسیار  تجاری اهداف برای

(Sefidkon et al. 2007) .دامنه آوری،فن جدید هایپیشرفت 

 اثر ژنتیکی، بردارینقشه برای را DNA شکلی چند هایارزیابی

 ژنتیکی ارتباطات بررسی و نشانگر کمک به انتخاب ژنوم، انگشت

 رایج های تکنیک این. (Zalapa et al. 2012)است  داده گسترش

حاصل از قطعات  طول ها در شکلی تحلیل چند و تجزیه شامل

 شکلی چند DNA نشانگرهای ،DNA (AFLP) برش آنزیمی

 قطعه طول هایچند شکلی ،(RAPD) تصادفی حاصل از تکثیر

ها  یا ریزماهوارهساده  های تکراری توالی و( RFLP) محدود

(SSR )تغییر از هایی زیرمجموعه ارزیابی با ها روش این. باشند می 

 Chen et) دهند می تشخیص را شکلی چند ژنوم، در DNA توالی

al. 2019) .دلیل تکرار  ها به در میان این نشانگرها، ریزماهواره

پذیری همبارز، فراوانی نسبی  پذیری بالا، طبیعت چندآللی، وراثت

بالا و پوشش خوب در ژنوم، کاربردهای فراوانی در ژنتیک و 

 بهبود با. (Singh et al. 2010)اصلاح گیاهان گیاهان دارند 

 به RNA یابی توالی ،(NGS) جدید نسل توالی تعیین آوری فن

 SSR نشانگر تشخیص برای کارآمد و مناسب روش یک به تدریج

 استفاده مورد مختلفی های گونه در گسترده طور به و شده تبدیل

 های ترانسکریپتوم داده .(Singh et al. 2010)است  گرفته قرار

هستند  درون ژنی SSR نشانگرهای توسعه برای خوبی منبع

(Torales et al. 2018). SSRبررسی برای منابع ترین فراوان ها 

های اکولوژیکی هستند  ژنتیکی، تبارزایی و پژوهش تنوع

(Mizusawa et al. 2011).  با توجه به اینکهSSRطور  به ها

ها  گسترده و فراوان در اکثر مناطق ژنوم هسته در یوکاریوت

عنوان نشانگرهای مولکولی  بههای اخیر  اند؛ در سال پراکنده شده

. (Yuan et al. 2015)اند  طور گسترده مورد استفاده قرار گرفته به

یابی  توالیهای حاصل از  استفاده از داده بسیاری مطالعات

 SSRترانسکریپتوم را روشی کارآمد برای گسترش نشانگرهای 

 نشانگرهای مولکولی تقریباً .(Feng et al. 2017)اند  کرده معرفی

 های ترنسکریپتوم یا توانند از توالی های گیاهان می در تمام گونه

یکی از مزایای شناسایی . ژنوم در مقیاس وسیع ایجاد شوند

های  ژن ها با ارتباط آن ،های ترنسکریپتوم نشانگرها از توالی

های  این نشانگرها داده. (Hiremath et al. 2011)است کارکردی 

کنند  هداف اصلاحی میسر میارزشمند ژنتیکی را برای ا

(Kadkhodaei et al. 2011) . های بر پایه ژن،  ریزماهوارهزیرا

 .Blanca et al) دارندها  برای سایر گونه یترالاب نطباققابلیت ا

تاکنون مطالعات زیادی با استفاده از نشانگرهای مولکولی  (.2011

است بر روی تنوع ژنتیکی گیاهان دارویی صورت گرفته 

(Domyati et al. 2011)( .1979)et al.  Mudalkar  نشانگر

 .Mudalkar et al)اند شناسایی کرده کاملینا هگیاریزماهواره را در 

مریم  هگیانشانگر ریزماهواره در  0030 در مطالعات دیگر. (2014

نشانگر ریزماهواره در گیاه  0866همچنین  (Ali et al. 2017)گلی 

تاکنون هیچ . (Wei et al. 2014)یی شد شناسا هوتوینا کورداتا

  مقدمه
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 منتشر مرزه جنس در مولکولیشناسایی نشانگرهای گزارشی از 

شناسایی نشانگرهای هدف اصلی از این پژوهش،  .است نشده

و مرزه رشینگری  مرزه خوزستانیدارویی  در دو گونهریزماهواره 

 یابی های حاصل از توالی گسترده با استفاده از داده مقیاسدر 

RNA این گیاه مورد  تحقیقات آیندهرود در  که امید می بود

 .استفاده قرار گیرد

 

 گیاهان تولید شرکت مرزه خوزستانی و رشینگری ازهای  گیاهچه

 آباد، استان لرستان، خرمخرمان، شهر  صنعت و کشت و دارویی

داری و پرورش گیاهان  تمامی مراحل کشت، نگه .شدند تهیه ایران

 12و شرایط نوری  C20°در شرایط تحت کنترل گلخانه با دمای 

مخلوط  ها با گلدان. ساعت تاریکی صورت گرفت 8ساعت نور و 

آبیاری . شد پر 1:1:3 ماسه و کود حیوانی با نسبت خاك زراعی،

 آوری جمع گلدهی مرحله درها  برگ .بر اساس نیاز گیاه انجام شد

 در استفاده زمان و تا منجمد مایع نیتروژن در ها همه نمونه. شدند

 . شدند نگهداری -C86°دمای 

RNA  بافر ترایزول  از گرم بافت برگی با استفاده  میلی 166کل از

(reagent Trizol )سازنده  دستورالعمل شرکت مطابق با

(technology Life )غلظت . استخراج شدRNA  استخراج شده

 های خلوص نمونه. نانودراپ تعیین شد استفاده از دستگاه با

RNA های استخراج شده، با بررسی نسبت OD دست آمده  هب

استخراجی توسط الکتروفورز در ژل  RNA کیفیت. شدارزیابی 

برای هر گونه  cDNA سه کتابخانه. شد آگارز یک درصد تعیین

 ™Preparation Sample RNA TruSeqبا استفاده از کیت 

Illumina با سازی و  آمادهشرکت سازنده  بر اساس پروتکل

صورت طول خوانش  به HiSeq Illumina 2066پلتفرم از استفاده

 Novogeneصورت دو طرفه توسط شرکت  باز و به جفت 106

 .دش یابی کشور چین توالی

نسخه ) FastQCافزار  نرم از استفاده های خام با کیفیت خوانش

کیفیت  های خوانش. (Andrews 2010)شدند ارزیابی ( 0.11.6

 Trimmomatic افزار نرم از استفاده با آداپتور حذفپایین و 

های با  خوانش (.Bolger et al. 2014)شدند  پالایش( 32.6نسخه )

پیش  با پارمترهای( 0.8.2نسخه ) Trinityکیفیت بالا با استفاده از 

 Haas)شدند ( assembly novo De)نو پدید بندی سر همفرض 

et al. 2013; Grabherr et al. 2011). فاقد بیان یا با  های توالی

شدند  پالایش Trinity با استفاده از ابزار( FPKM<1)بیان کم 

(De Sá et al. 2015) . اعتبارسنجی و ارزیابی کیفیت جهت

بندی  سرهم های ها بر روی رونوشت خوانش نو پدید، بندی سرهم

فرض  پیش پارامترهای با ،bowtie 2بسته  از استفاده با شده

 (.Schliesky et al. 2012) یابی شدند نقشه

 MISA (http: // pgrc.ipk-gatersleben.de/misa/ )(Beier ابزار

et al. 2017) شناسایی  برایSSRمورد پارامترهای .شد ها استفاده 

 به تکرارها تعداد حداقل اساس بر SSR انتخاب برای استفاده

 برای تکرار شش نوکلئوتیدی، تک برای تکرار 12: بود زیر شرح

 چهار ،نوکلئوتیدیسه و چهار  برای تکرار پنج ،نوکلئوتیدیدو 

 بین توالی طول اگر .نوکلئوتیدیپنج و شش های  توالی برای تکرار

 مرکب ریزماهواره تر از صد نوکلوتید بود، صد یا کم SSRدو 

 . (Park et al. 2019)شد  تعریف

های حاوی  منظور مستندسازی و تفسیر کارکردی رونوشت به

های حاوی نشانگر  رونوشتاستفاده و  blastxنشانگر از الگوریتم 

-Swiss و NCBI (Nr) Non-redundantهای  داده در مقابل پایگاه

Prot (Consortium 2014)  با در نظر گرفتن حد آستانهe-value 

-0مساوی 
e1 ردیفی قرار گرفت  مورد هم(Park et al. 2019 Feng 

et al., 2017;) .افزار سپس نتایج به نرمTrinotate  منتقل شدند تا

های حاوی نشانگر انجام شود  رونوشت( GO)شناسی  هستی

(https://trinotate.github.io/.) افزار  برای این منظور، نرم

ردیف کرده،  ها همterm GOهای حاوی نشانگر را با  رونوشت

نتایج با استفاده از وبسایت . کند ها را مشخص می کارکرد آن

WEGO (Web Gene Ontology Annotation Plot ) ترسیم شد

(Ye et al. 2006) .blastp کیوتو در مقابل پایگاه داده دانشنامه 

 شناسی اتوماتیک سرور هستی از استفاده با( KEGG)ژنوم  و ها ژن

KEGG ( 2.1نسخه( )KASS) (https://www.genome.jp/kaas-

bin/kaas_main?mode=partial )(Moriya et al. 2007)  جهت

 های عملکرد رونوشت توضیح و KOتخصیص  ،تعیین مسیرها

 انجام( threshold Bit-score , 26: پیش فرض) بندی شدههمسر

 .شد

  ها واد و روشم
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 کنترل کیفیتیابی و  توالی

 Q score) با کیفیت پایین های قرائت حذف و پالایش از پس

(Phred quality score  26کمتر از)از درصد 00 از ، بیش 

 0و حدود  در سه کتابخانه بیولوژیکی حفظ های دو طرفه خوانش

های تمیز  از خوانش. های کوتاه حذف شدند درصد از خوانش

پس از سر . بندی استفاده شد جهت انجام سر هم( پالایش شده)

طور  بهها  خوانش ازدرصد  01/08 و 08/08 ترتیب، بندی، به هم

 و خوزستانی مرزهشده  یبند سرهم های رونوشت با یحصح

دهنده کیفیت خوب  شدند که این مقدار نشان ردیف هم رشینگری

 (.Mousavi et al. 2014)بندی انجام شده است  سر هم

 ها خوانش بندیسرهم نتایج

ترتیب  بهها نشان داد که  بندی خوانش نتایج حاصل از سرهم

مرزه خوزستانی و رشینگری  دررونوشت  220030و  201060

مرزه خوزستانی و  در ها رونوشت طول میانگین. دست آمد هب

در  N50میزان  .بود باز جفت 1618و  1600ترتیب  رشینگری به

های ایجاد شده برای مرزه خوزستانی و رشینگری با  کانتیگ

 bpو  =bp 1862N50ترتیب  ، به20مساوی  k-merکاربرد 

1006N50= بود .N50  مرزه  خوزستانی ومرزه این ترانسکریپتوم

 این قبلی در دیگر گیاهان در مطالعات N50 از رشینگری بالاتر

و  (Zhou et al. 2017)( bp 1306)مانند مریم گلی  خانواده

 .بود (Li et al. 2017) (bp 1118) دراکوسپالوم تنگوتیکوم

 شناسایی نشانگرهای ریزماهواره

های ریزماهواره در گیاه مرزه خوزستانی و  در این بررسی مکان

. های ترنسکریپتوم ردیابی شدند رشینگری با استفاده از توالی

 شده خلاصه 1 جدول ها درSSRبیوانفورماتیکی  استخراج نتیجه

رونوشت  103301 و 100100 میان از حاضر، مطالعه در. است

 10/20) 00220 ترتیب مرزه خوزستانی و مرزه رشینگری، به

با  SSR حاوی توالی( درصد 18/23) رونوشت 30002 و( درصد

های گذشته  با پژوهش میزان این. نوکلئوتید بودند 2تا  1اندازه 

 ترانسکریپتوم برگ ویاز ر SSR حاوی توالیمنظور شناسایی  به

 قابل( SSRرونوشت حاوی  10160)( چمن معطر)علف لیمو 

 ها، گونه بین هر چند تفاوت. (Meena et al. 2016)است  مقایسه

 و SSR جستجوی معیارهای های مونتاژ شده، رونوشت اندازه

 در اختلاف به منجر تواند می داده پایگاه استخراج ابزارهای

 .Wei et al)شود  مختلف های گونه بین در ها SSR فراوانی

2014). 

دلیل کم بودن  به SSRبرای گیاهان دارویی، استفاده از نشانگرهای 

های بیان ژن، هنوز در مراحل  اطلاعات ژنتیکی و کمبود داده

اخیراً، با افزایش استفاده از تحقیقات ژنومی . ابتدایی است

 بر اساس توالی SSRعملکردی در گیاهان دارویی، نشانگرهای 

 .ginseng Panax (Wu et alترانسکریپتوم برای گیاهان دارویی 

2011) ،miltiorrhiza Salvia (Deng et al. 2009)، sagittatum 

Epimedium (Zeng et al. 2010)  وjaponica Lonicera (Jiang 

et al. 2012) ها برای تجزیه و  این داده. اند شناسایی شده

د ارزیابی تنوع ژنتیکی و شناسایی ژرم پلاسم در هایی مانن تحلیل

 .گیاهان دارویی مورد استفاده قرار گرفته است

رونوشت ( درصد 10/01) 31006، های شناسایی شده SSRاز کل 

رونوشت برای ( درصد 32/06) 20360برای مرزه خوزستانی و 

 80/28) 12800 و مرزه رشینگری دارای تنها یک ریزماهواره

 رونوشت (درصد 23/20) 16230 وبرای مرزه خوزستانی ( درصد

 .بودند ریزماهواره تعداد بیشتری یا دو برای مرزه رشینگری دارای
 

 مطالعه مورد مرزه گونه دو در SSR بیوانفورماتیکی نشانگر استخراج -1 جدول
 مرزه رشینگری مرزه خوزستانی 

 103301 100100 های بررسی شده تعداد کل توالی

 220262082 121020822 (bp)های برسی شده  اندازه توالی

 08886 22028 های شناسایی شده SSRتعداد کل 

 SSR 00220 30002های حاوی  تعداد توالی

 SSR 12800 16230 بیش از یک های حاوی تعداد توالی

 

از  هاتکرار انواع ی همه مرزه خوزستانی در های SSR تعداد

SSR درصد اما بیشتر بودندمرزه رشینگری  های SSR ًتقریبا 

 نوکلئوتیدی دو های ریزماهواره گونه، دو در .(1 شکل)یکسان بود 

 22) تاییسه و( درصد 32) تک ترتیب به و پس از آن( درصد 02)

 پنج چهار، نوکلئوتیدهای انواع. بودند موتیف ترین فراوان( درصد

دادند  نشان را فراوانی کمترین( درصد 2)تایی  و شش( درصد 1)

 (.1شکل)

  نتایج و بحث
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 مرزه گونه دو براساس طول موتیف در SSR توزیع نشانگر مقایسه -1 شکل

 مطالعه مورد

 

بررسی ترانسکریپتوم گیاه از  آمده دست به نتایج مشابه نتایج این

basilicum Ocimum وOcimum sanctum (خانواده یک اعضای )

 نوکلئوتیدی سه دو نوکلئوتیدی و سپس  تکرارهای بوده که

 Rastogi et)گزارش شده است  موتیف نوع ترین فراوان عنوان به

al. 2014) .ای دیگر مانند نتایج مشابهی در برخی گیاهان دولپه 

 Kumpatla and) سیس گزارش شده استپآربیدو گیاه مدل

Mukhopadhyay 2005). 

نوکلئوتیدی،  دو تکرار های موتیف تحقیق حاضر، در بین در

AG/CT (درصد و مرزه رشینگری 30/28: مرزه خوزستانی :

 (. 2و جدول 2 شکل)دارای بالاترین فراوانی بود ( درصد 61/20

 
تکرارهای ریزماهواره شناسایی شده در ترنسکریپتوم /فراوانی موتیف -2شکل 

 مرزه

 

بررسی ترانسکریپتوم گیاه از  آمده دست به قبلی نتایج با که

Zanthoxylum bungeanum (Feng et al. 2017) ،Alismatifolia 

Curcuma (Taheri et al. 2019)  و مریم گلی(Asp et al. 2007) 

همچنین در نتایج حاصل از بررسی ترانسکریپتوم . باشد مشابه می

 AG/CT دو نوکلئوتیدی تکرارهای، Salvia officinalisگیاه 

 Ali)ها تشخیص داده شد SSRهای شایع در همه  بیشترین موتیف

et al. 2017.)  پس ازAG/CT هایموتیف AT/AT ( مرزه

و ( درصد 88/10: درصد و مرزه رشینگری 83/10: خوزستانی

AC/GT (درصد و مرزه رشینگری 23/11: مرزه خوزستانی :

خود  ها به ترین فراوانی را در بین موتیف بیش( درصد 06/16

 .(2و جدول  2 شکل)اختصاص دادند 
 

موتیف در بین نشانگرهای شناسایی شده در مرزه خوزستانی فراوانی  -2جدول

 و مرزه رشینگری

 

 A/Tتکرارهای  نوکلئوتیدی، تک تکراری های موتیف میان در

( درصد 00: درصد و مرزه رشینگری 06/02:مرزه خوزستانی)

(. Feng et al. 2017)بودند  C/Gتر از تکرارهای  فراوان

: مرزه خوزستانی) AAG/CTT نوکلئوتیدی، سه تکرار ترین فراوان

 بود و مشابه( درصد 20/28: درصد و مرزه رشینگری 02/20

 .guianensis Stylosanthes (Ding et alدر  موجود های گزارش

در  .باشد می sativa Cannabis (Gao et al. 2014)و  (2015

رونوشت،  08201از  officinalis Salviaمطالعه دیگر بر روی 

 دو ترتیب تکرار که به. بود SSRرونوشت دارای  0030

 13/20)نوکلئوتیدی  ، سپس تک(درصد 132/00)نوکلئوتیدی 

بیشترین تعداد تکرار را ( درصد 81/23)نوکلئوتیدی  و سه( درصد

نوکلئوتیدی  تکراری پنج های موتیف. خود اختصاص دادند به

 موتیف مرزه خوزستانی مرزه رشینگری

18111 10002 A/T 

861 262 C/G 

2112 3602 AC/GT 

13113 10001 AG/CT 

8002 0262 AT/AT 

121 266 AAC/GTT 

3121 3800 AAG/CTT 

1011 1000 AAT/ATT 

121 020 ACC/GGT 

221 203 ACG/CGT 

201 203 ACT/AGT 

1110 1300 AGC/CTG 

1221 1010 AGG/CCT 

216 806 ATC/ATG 

2121 2006 CCG/CGG 

111 206 AAAAG/CTTTT 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
25

-0
7-

19
 ]

 

                             5 / 10

http://mg.genetics.ir/article-1-1731-en.html


 احمد اسماعیلی و همکاران  ...ريزماهواره در مقياس مولکولی نشانگرهای شناسايی

 

 166 1041تابستان / 2شماره / هفدهمدوره / ژنتیک نوین

 

 (.Ali et al. 2017)بودند ( درصد 30/6)دارای حداقل فراوانی 

 ویژگی عنوان به AAG/CTT نوکلئوتیدی سه تکرارهای فراوانی

 این که ،(Kumpatla 2004)است  شده مشاهده ها ای دو لپه خاص

های چهار، پنج و  موتیف .کند می را پشتیبانی نتایج مطالعه حاضر

ها  در بین کل موتیفترین فراوانی  کمشش نوکلئوتیدی دارای 

ها احتمال  با افزایش میزان تعداد نوکلئوتیدها در موتیف. بودند

 .Ali et al) یابد ها در ژنوم کاهش می حضور و تکرار شدن آن

2017). 

 ریزماهواره حاوی های رونوشت کارکردی تفسیر

 پایگاه برابر در SSR دارای نشانگر یها رونوشتت لاسنتایج ب

نشان داد که Nr (Non-redundant ) های غیرتکراری پروتئین داده

رونوشت ( درصد 32/00) 22630و ( درصد 20/02) 32200

 NCBI داده پایگاه در دار معنی (hit)برخورد  یک حداقلدارای 

(Nr) نتایج همچنین  .است بودهBLASTx دارای  های رونوشت

 20001نشان داد که  prot Swissداده  پایگاه برابر در SSR نشانگر

 رکورددارای توالی ( درصد 20/26) 26813و ( درصد 20/00)

 .بودند مشابه

ژن ( درصد 12/32) 12086و ( درصد 0/33) 10002 مجموع، در

 فرآیند( )GO) ژن شناسی هستی گروه سه به SSR نشانگر دارای

( (MF)مولکولی  عملکرد و (CC) سلولی ترکیبات ،(BP)زیستی 

 (.3 شکل) شدند بندی طبقه
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 مرزه رشینگری( مرزه خوزستانی ب( الف های حاوی ریزماهواره بندی کارکردی رونوشت نمودار دسته -3شکل

 

گروه  به مربوط GO تعداد بیشترین زیستی، فرآیند در حوزه

( Metabolic process) متابولیکی فرآیند کارکردی

(GO:0008152درصد و مرزه رشینگری 2/01: مرزه خوزستانی ؛ :

تا  1در گیاه مرزه خوزستانی، بیشترین موتیف . بود( درصد 3/01

متابولیکی شامل  های گروه فرآیند نوکلئوتیدی تکرار شده در ژن 2

12 (A)، 20(CT) ،5(AAT )4 و(AAAAG ) و در گیاه مرزه

، 6(CT) ،5(CGC) ،5(GAAA)، (A)13های رشینگری موتیف

4(AAAAG )در این گروه حضور  .دندبوGO های مرتبط با

تواند در شناسایی  های حاوی تکرارهای ریزماهواره می توالی

های ثانویه کمک نماید  نشانگرهای ریزماهواره مرتبط با متابولیت

(Tian et al. 2013) .تعداد بیشترین سلولی، اجزای حوزه در GO 

 ،GO:0016020)( Membrane) غشایی گروه کارکردی به مربوط

و ( درصد 1/13: درصد، مرزه رشینگری 0/13: مرزه خوزستانی

: مرزه خوزستانی ،GO:0005623)پس از آن گروه کارکردی سلول 

در گیاه مرزه . بود (درصد3/16: درصد، مرزه رشینگری 16

نوکلئوتیدی در  2تا  1خوزستانی بیشترین موتیف تکرار شده 

، 6(AG) ،5(CGC) ،(A)13های گروه کارکردی غشایی شامل  ژن

5(TTAA)، 4(AAAAG ) 5و(TTCTTG ) و در گیاه مرزه

، 6(AG)، 5(CCG) ،5(TTCT)، (A)12 شینگری شامل

4(CATAA )4و(AGGAGA) حوزه عملکرد. بوده است 

خود اختصاص داده  را به های اشباع شدهGO اکثریت مولکولی

( Binding) اتصالدر این حوزه زیر گروه کارکردی . است

(GO:0005488درصد و مرزه رشینگری 1/00: مرزه خوزستانی ؛ :

 Catalytic)های کاتالیتیکی  و پس از آن فعالیت (درصد 0/00

activity) (GO:0003824رصد و مرزه د 0/02: مرزه خوزستانی ؛

 اختصاص خود به ترین فراوانی رابیش( درصد 2/02: رشینگری
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و همکاران بر روی گیاه مریم گلی  Yangدر پژوهش  .داده است

 Yang) نیز نتایج مشابهی حاصل شد( عضوی از همین خانواده)

et al. 2013) ،بیشتر فراوانی را  طوری که گروه کارکردی اتصال به

در گیاه مرزه . خود اختصاص داد ی بهدر حوزه عملکرد مولکول

نوکلئوتیدی در  2تا  1بیشترین موتیف تکرار شده خوزستانی 

، 6(CT)، (A)12های  های گروه کارکردی اتصال، موتیف ژن

5(GAA) ،5(TTAA) ،4(TGAGG ) 4و(GAGAAA ) و در گیاه

، 6(TC) ،5(CGG)، (A)12های  مرزه رشینگری موتیف

5(AAAG)، 4(CCTCA )4و(CCCCGG )بودند. 

 پایگاه در مقابل SSR دارای نشانگر های مستندسازی رونوشت

در  KEGG مسیر مختلف 061حاکی از شناسایی  KEGG داده

های  گروه باشد که شامل میمرزه خوزستانی و رشینگری 

 پردازش سلولی، فرآیندهای ژنتیکی، اطلاعات پردازش متابولیسم،

 به ها رونوشت بیشتر. باشند می موارد سایر و محیطی اطلاعات

های  بیوسنتز متابولیت و پس از آن مسیر متابولیکی مسیرهای

 pathway KEGG مسیرهای .شدند داده اختصاصثانویه 

overview and Global مرزه خوزستانی و  در شناسایی شده

 نیا درطور کلی  هب .شده است داده نشان 3 جدول در ،رشینگری

یابی  یتوال یبر اساس داده ها SSR یاختصاص یمطالعه، نشانگرها

 لیو تحل هیمورد تجز ها آن عیو توز ترانسکریپتوم شناسایی شد

 ینشانگرهااین در حالی است که تاکنون گزارشی از . قرار گرفت

SSR نشان داد کهحاصل  جیتان. برای مرزه ثبت نشده است 

 ییشناسا یثر براؤروش م کی استفاده از ترانسکریپتوم

 تواند مطالعه می این .است ی در این جنسمولکول ینشانگرها

و انتخاب  یکیژنت یبردار ، نقشهیکیتنوع ژنت ی بررسیبرا یا هیپا

 مطالعه این. باشد مرزه خوزستانی و رشینگری کمک مارکر در به

در مرزه خوزستانی و  های اصلاح مولکولی برنامه تواند می

با ارزش  Satureja جنسهای  گونه ریسا نیهمچنرشینگری و 

 .کند لیرا تسه ییو دارو یاقتصاد

 

 
 مرزه خوزستانی و رشینگری SSRهای حاوی  در رونوشت شناسایی شده pathway KEGG overview and Global مسیرهایتعداد  -3جدول 

 مسیرهای KEGG عدد Ko در مرزه خوزستانی تعداد ژن شناسایی شده تعداد ژن شناسایی شده در مرزه رشینگری

 مسیرهای متابولیکی 61166 216 213

 های ثانویهبیوسنتز متابولیت 61116 328 320

 های مختلفمتابولیسم میکروبی در محیط 61126 113 113

 متابولیسم کربن 61266 03 00

 اسید کیلیکربوکس یاکس-2 سمیمتابول 61216 18 10

 متابولیسم اسیدهای چرب 61212 10 10

 بیوسنتز اسیدهای امینه 61236 20 20

 بیوسنتر کوفاکتورها 61206 81 81

 تجزیه ترکیبات اروماتیک 61226 3 3

 nucleotide sugarبیوسنتز  61206 23 23

 

 

 
Ali M, Li P, She G, Chen D, Wan X, Zhao J (2017) 

Transcriptome and metabolite analyses reveal the complex 

metabolic genes involved in volatile terpenoid 

biosynthesis in garden sage (Salvia officinalis). Scientific 

Reports 7:1-21. 

Andrews S (2010) FastQC: a quality control tool for high 

throughput sequence data. Babraham Bioinformatics, 

Babraham Institute, Cambridge, United Kingdom. 
Asp T, Frei UK, Didion T, Nielsen KK, Lübberstedt T 

(2007) Frequency, type, and distribution of EST-SSRs 

from three genotypes of Lolium perenne, and their 

  منابع
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