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 (29/03/1402 تاریخ پذیرش: - 30/02/1401)تاریخ دریافت:  

ل در حال حاضر يک انتخاب مناسب جهت مطالعه ترانسکريپتوم گياهان غيرمد RNAيابی توالی

های ثانويه، های توليدکننده متابوليتهای ژنی و الگوهای ژنتر شبکهکه با شناسايی سريع باشدمی

منظور شناسايی برخی تواند جهت افزايش اين ترکيبات مؤثر واقع شود. در اين مطالعه، بهمی

های هوايی )برگ و گل( گياه های دخيل در مسير ساخت اسکلت ترپنوئيدی در سرشاخهژن

، RNAيابی ( بااستفاده از توالیLavandula angustifolia cv. Hidcoteوخودوس )دارويی اسط

ها با انجام گرفت. پس از کنترل کيفيت خوانش Iluumina HiSeq2500با تکنيک پربازده 

ت مناسب خوانش با کيفي 306995557 تعداد، Trimmomaticو  FastQCافزارهای استفاده از نرم

 262412به توليد  ، منجرEvidentialgeneبا برنامه  de novoسازی ارچهتوليد شد که بعد از يکپ

های ژنناسايی يونیشنوکلئوتيد شد. جهت  1633معادل  N50 و 07/1181ژن با ميانگين طول يونی

بارگذاری شد. در  KASSها در پايگاه ژنمرتبط با مسير بيوسنتزی اسکلت ترپنوئيدی، توالی يونی

 88با تعداد  "اسکلت ترپنوئيد"ی شدند، مسير مسير زيستی شناساي 122ژن در یيون 17777مجموع 

های ژن مسير بيوسنتز متابوليت يونی 1664شده از ميان های شناسايیژن از پر تعدادترين مسيريونی

ژن در مسير  27ها منتهی به شناسايی طورکلی نتايج حاصل از تفسير کارکردی ژنهب .ثانويه بود

های دو مسير اصلی بيوسنتزی اسکلت ترپنوئيدی ژنکه شامل تمامی دشها ز اسکلت ترپنوئيدبيوسنت

( از ابتدای MEPفسفات ) -ريترولا -( و پلاستيدی متيلMVAاسيد ))مسير سيتوزولی موالونيک

اسکلت يوسنتزی مسيرهای ب هایشناسايی توالی ژن( بود. IPPفسفات )مسير تا توليد ايزوپنتنيل دی

های بعدی با پيشبرد اهداف ای برای پژوهشتواند پايهمیبا آن های مرتبط عملکرد ترپنوئيدی و

  ها شود.اين ژن مهندسی متابوليت

 

 های کلیدیواژه
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ن ا وزگیاهان توانایی سنتز و ذخیره انواع مختلفی از ترکیبات ب

های اصطلاحاً متابولیت مولکولی پایین را دارا هستند که

ها ترکیبات آلی شوند. این متابولیتاختصاصی یا ثانویه نامیده می

 ر بقاء و رشدبمستقیم  طور غیرضروری بوده، اما به هستند که غیر

ایی گذارند. این ترکیبات دارای ساختار شیمیو نمو گیاه تأثیر می

ی آمینه( های اولیه )مثل اسیدهاتری نسبت به متابولیتپیچیده

های ثانویه باشند. متابولیتها میضروری برای بقاء زندگی سلول

ه هایی با وزن مولکولی کم و ساختار متنوع هستند کگیاه، ترکیب

منابع طبیعی مهمی برای توسعه داروها و محصولات طبیعی، 

های مختلف بیولوژیکی و اکولوژیکی ازجمله سازگاری با فعالیت

شمار های زیستی بهاع در برابر تنشهای مختلف و دفمحیط

(. طبق Moore et al. 2014; Harvey et al. 2015روند )می

 های گیاهیمتابولیت ثانویه در سلول 250000گزارشات، حدود 

 وجود دارد، که بر اساس مبانی بیوسنتز از لحاظ ساختاری و

توانند به سه دسته اصلی شامل فلاونوئیدها، بیوشیمیایی می

 ترتیب، بیش ازئیدها و آلکالوئیدها تقسیم شوند. به اینترپنو

 فلاونوئید کشف 10000آلکالوئید و  12000ترپنوئید،  36000

دهنده تنها بخشی از آنچه که در شده است، اگرچه این نشان

 (.Chen et al. 2016باشد )طبیعت وجود دارد، می

، ها، استرهاها شامل هیدروکربنساختمان شیمیایی اسانس

باشند و به دو ها میها و ترپنها، فنولیدها، کتونآلدئیدها، الکل

طور گیرند. بهشکل کمی و کیفی مورد تجزیه و تحلیل قرار می

اند. ترپنوئیدها از ها در گروه ترپنوئیدها قرار گرفتهکلی اسانس

وپرن ( یا ایزIsopentenylبه نام ایزوپنتینیل ) C5یک یا چند واحد 

(Isoperen) اده اصلی از م "ترپن"اند. اصطلاح تشکیل شده

( یا ماده Pistacia terbinthusکوهی )تربانتین درخت بنه یا پسته

( درخت کاج گرفته شده است. این Turaentineاصلی سقز )

های گیاهی اصطلاح در ابتدا برای توصیف ترکیبی از هیدروکربن

استفاده  در اسانس C10H16ایزومتریک دارای فرمول مولکولی 

 (. Croteau et al. 2000شد )می

ترپنوئیدها با توجه به تعداد واحدهای ایزوپرن درگیر در مسیر 

(، C15ها )ترپن(، سزکوییC10ها به مونوترپن )بیوسنتز آن

( و C30ها )(، تریترپنC25ها )(، سسترپنC20ها )ترپندی

تصاصی های اخشوند. این متابولیتبندی میها طبقهترپنپلی

ترین گروه از محصولات طبیعی بوده و کاربردهای متنوعی بزرگ

ها و (. مونوترپنBhat et al. 2017در صنعت دارند )

طعم، ها جزء اصلی اسانس بوده که در عطر، ترپنسزکویی

، در نقش دارندانی داکسیهای آنتیهای فتوسنتزی و فعالیترنگدانه

عنوان ها هستند که بهرزینها جزء عصاره و حالی که سایر ترپن

منظور سازوکارهای ارتباطی و دفاعی در برابر آفات مواد سمی به

 (.Pavela et al. 2020کنند )های گیاهی فعالیت میو بیماری

پیروفسفات ساز اصلی ایزوپنتنیلپیشساختار ترپنوئیدها از دو 

(IPP: isopentenyl pyrophosphate و ایزومر آن )

 DMAPP: dimethylallylپیروفسفات )آلیلمتیلدی

pyrophosphate تشکیل شده که از طریق مسیر سیتوزولی )

( یا پلاستیدی MVA: Mevalonic acidاسید )موالونیک

( سنتز MEP: Methylerythritol phosphateاریترول فسفات )متیل

 یر(. مسRodrıguez-Concepcion and Boronat 2002شوند )می

MVA ترپنوئیدتری و ترپنوئیدییعمدتاً مسئول سنتز سزکو 

 یوسنتزب یبرا MEP یرمس کهحالی در(، 1)شکل  باشدمی

( 2)شکل  شودمی فعال یدو تتراترپنوئ یدترپنوئید ید،مونوترپنوئ

(Rasulov et al. 2015 .)سنتازفسفاتدی فارنزیل (FPS: 

Farnesyl diphosphate synthase )بیوسنتز در دیکلی آنزیم یک 

 پیروفسفات ایزوپنتنیل واحد دو اتصال با که است ایزوپرنوئیدها

(IPP )فسفاتدی آلیلمتیلدی به (DMAPP: dimethylallyl 

diphosphate)، فسفاتدیفارنزیل (FPP: farnesyl 

diphosphate )(. 2)شکل  کندمی تولیدFPP متشکله ماده عنوانبه 

 ایزوپرنوئید بیوسنتز مسیر در ایچندشاخه نقطه اولین در جدید

 و هااسترول ترپنوئید،سزکویی مانند ترپنوئید چندین برای

 (.Dhar et al. 2013) کندمی عمل ایزوپرنوئیدپلی

( برای مطالعه در سطح Omicsهای امیکس )امروزه از فناوری

ها آوریفنشود. این ترانسکریپتوم، پرتئوم و متابولوم استفاده می

ها، نحوه کارکرد ژنوم در شرایط محیطی خاص، روابط بین ژن

های رمزکننده و غیررمزکننده ژنوم و نقاط کلیدی نقش بخش

سازند شبکه پاسخ به شرایط درونی و بیرونی گیاه را روشن می

(Saidi and Hajibarat 2020 برای بیوسنتز هرکدام از از این .)

م اختصاصی مورد نیاز است. درک ترکیبات تعداد زیادی آنزی

  مقدمه
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های خاص مسیرهای بیوسنتزی برای تولید تجاری متابولیت

های اختصاصی گیاه اغلب مسیرهای ضروری است. متابولیت

های ای داشته و شناسایی تمامی آنزیمبیوسنتزی طولانی و پیچیده

برانگیز است. ساختار بسیاری از درگیر در آن عموماً چالش

 چندین که است ایهای آنزیمی پیچیدهرت شبکهصومسیرها به

 بیوسنتزی هایژن کشف نتیجه در و کنندمی تولید را محصول

 فرد منحصربه چالش یک گیاه اختصاصی متابولیسم در درگیر

 از ارزش با اختصاصی هایمتابولیت اغلب آن برعلاوه. است

 هاآن از اندکی ژنومی اطلاعات که آیندمی دستبه غیرمدل گیاهان

های (. باتوجه به دشواریXiao et al. 2013) است موجود

 هایداده کاووش اخیر هایسال در یابی کل ژنوم،توالی

 یا هاژن کشف برای کارآمد روشی عنوانبه ترنسکریپتومی

 مسیرهای در درگیر هایآنزیم رمزکننده ژنی هایخانواده

 (.Drew et al. 2013) است شده مطرح متابولیکی

نوم کافی در گیاهان غیرمدل که فاقد اطلاعات ژ RNAیابی توالی

یابی بر نواحی هستند بسیار کاربردی است، زیرا تمرکز توالی

رمزکننده است. این روش امکان بررسی مجموعه کامل 

صورت کمی فراهم ترنسکریپتوم را با بازدهی بسیار بالا و به

دارند و  ی متنوعیکاربردها RNA-Seqهای حاصل ازکند. دادهمی

دست آوردن اطلاعات از ها، بهتوان از آن برای توصیف ژنمی

وکلئوتیدی ن-های تکهای جدید، بیان ژن، چندشکلیرونوشت

(SNP پیرایش متناوب و تنوع ساختاری ،)RNA پیام( برmRNA )

 (.Dillies et al. 2013; Fang et al. 2015استفاده کرد )

با چندساله  یابوتهگیاه  (.Lavandula sppجنس اسطوخودوس )

( 870Mbpو با اندازه ژونومی )=2n=2x 50سطح پلوئیدی 

باشد، که حاوی اسانس میآن  ینآذگل یلدلکه عمدتاً بهباشد می

و  زیادی داشته یتمحبوب یمقد یاربس یهاو از زمان شودکشت می

 ماده ،درمانی عطر در خشک صورتبه آن اسانس گسترده طوربه

 Nattamai) شودمی استفاده آفات دفع سموم و ضدمیکروبی

Malli Pooranachandhiran 2021; Cavanagh and Wilkinson, 

2009Urwin  ;2002 .)اسطوخودوس اقتصادی بالای اهمیت 

 تن 200 سالانه کهطوریبه است،  آن اسانس بالای کیفیت دلیلبه

 .Lesage-Meessen et al) شودمی تولید جهان سراسر در آن از

 پزشکی علم در هااسانس مفیدترین از یکی همچنین(. 2015

 بوده ضدقارچی و ضدباکتری فعالیت دارای که شودمی محسوب

 عصبی اختلالات و( Soltani et al. 2013) عفونت درمان برای و

(Prusinowska and Smigielski 2014 )استفاده قرار  مورد

 سینئول 8 و 1استات، لینالیل ،ینالولگل عمدتا از ل اسانس. یردگیم

 ;Cavanagh and Wilkinson 2002) استشده تشکیل کامفور و

Khorasaninejad et al. 2016; Gorgini Shabankareh et al. 

 بورنئول سینئول، 8 و 1 حاوی هابرگ اسانس کهحالی در ،(2021

 ترینتجاری(. Chrysargyris et al. 2016) است کامفور و

 .Syn) انگلیسی اسطوخودوس جهان در هااسطوخودوس

L.officinalis; L.vera Lavandula angustifolia )و 

 × L.angustifolia( Lavendin) دورگ اسطوخودوس

L.latifolia) )ندشومی کشت دنیا کل در که باشندمی (Lesage-

Meessen et al., 2015 .)تحقیقات از بسیاری اساس، براین 

 انجام انگلیسی، اسطوخودوس ویژهبه ها،گونه این روی اصلاحی

 ترینشدهشناخته که دهش معرفی آن از مختلفی انواع و است شده

 .Lavandula angustifolia ‘Hidcote’ (Monaghan et al آن ارقام

 Lavandula angustifolia ‘Munstead’ (Whitman1et و( 2004

al. 1996)  باشنددارویی میاز حیث. 

های ثانویه در اسطوخودوس در حالی که بسیاری از متابولیت

علت ها بهاست، اما مسیر بیوسنتز آن انگلیسی شناسایی شده

اطلاعات ژنتیکی محدودی که برای گیاهان موجود است، هنوز 

-RNAآوری است. اخیراً در برخی مطالعات از فنمشخص نشده

Seq حاضر در مسیرهای دخیل در تولید های جهت شناسایی ژن

ها در گیاه اسطوخودوس انگلیسی اسانس و متابولیسم ترپنوئید

 ترینمهم اینکه به توجه با(. Li et al. 2019استفاده شده است )

 باشد،می ترپنوئیدها به مربوط اسطوخودوس گیاه دارویی خواص

های رونوشتهای توالی شناسایی منظوربه مطالعه این رواین از

های ژنی مرتبط با مسیر بیوسننتزی اسکلت ترپنوئیدی در سرشاخه

 .Lavadula angustifolia cvهوایی گیاه دارویی اسطوخودوس )

Hidcoteشده در این مطالعه،  های شناسایی( انجام شد. رونوشت

ای برای تحقیقات و مطالعات آینده در زمینه مهندسی پایه

عنوان شبکه تولید ترکیبات ترپنوئیدی به متابولیک برای شناسایی

جعبه سیاه، افزایش بیوسنتز ترپنوئیدها و تنظیم تولید آن برای 

 باشد.نژادی میزراعی و بههای بهداروهای گیاهی به روش

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
25

-0
5-

24
 ]

 

                               3 / 9

http://mg.genetics.ir/article-1-1771-fa.html


 نژاد و همکارانسارا خراسانی  ...مسير بيوسنتزیدخيل در های ژن برخیشناسايی 

 

 228 1402 تابستان /2شماره  /هجدهمژنتیک نوین/ دوره 

 

 

 
 (Rodrıguez-Concepcion and Boronat, 2002دو مسیر بیوسنتزی اسکلت ترپنوئیدها ) -1 شکل

 

 

ی تولید دانشکده در 1396-97های زراعی سال در آزمایش این

گیاهی دانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی گرگان با عرض 

 57درجه و  53دقیقه شمالی، طول  30درجه و  36جغرافیایی 

 در .شد اجرا آزاد دریای سطح از متری 155دقیقه شرقی و ارتفاع 

از  Lavandula angustifolia cv. Hidcote بذر گیاهانتحقیق  این

 یدر دما شدهیسرماده بذور. شد تهیه Garden  Renees®تشرک

 .Khorasaninejad et alمدت سه هفته )به گرادیدرجه سانت 4

به  96ماه در سینی نشاء کشت و در دی 96یبهشت ( در ارد2015

)مخلوط برگ  های هواییگیری از اندامنمونهگلدان انتقال یافت. 

)شامل سه ها انجام شد. نمونه)گلدهی کامل(  97در خرداد  و گل(

بلافاصله پس از تکرار که با هم مخلوط شدند و سه نمونه( 

درجه  80 برداشت در ازت مایع منجمد و در فریزر منفی

نگهداری شدند. استخراج  RNA گراد تا زمان استخراجسانتی

RNA  گیاهیکل، از نمونه (Lavandula angustifulia cv. 

Hidcote توسط )RNA Plant kit ®NucleoSpin 

(MACHEREY-NAGEL GmbH and Co. KG, Germany )

طبق دستورالعمل شرکت سازنده انجام شد. کمیت و کیفیت 

RNA ترتیب با ژل آگارز یک درصد و دستگاهبه یاستخراج 

 .سنجیده شدنانودرآپ 

های انجام آزمایش منظوربهاستخراج شده(  RNAنمونه )

ارسال و  ( کشور چینBGIسسه ژنومیکس پکن )ؤم بهیابی، توالی

 دو طرفه هایصورت خوانشهب Illumina HiSeq 2500 سازهبا بن

ها کیفیت اولیه خوانش شد. یابیتوالی( 100×2)نوکلئوتیدی  100

توالی های در ادامه تعیین شده و  FastQCافزار با استفاده از نرم

نوکلئوتید، نوکلئوتیدهای دارای  50تر از دارای طول کوچک

با استفاده از آداپتورهای ایلومینا و همچنین  20کیفیت کوچکتر از 

بررسی ( حذف شدند. برای 36/0)نسخه  Trimmomaticافزار نرم

ها خصوصیات کتابخانه و همچنین تأیید کارایی، پیرایش داده

های با کیفیت بالا برای آنالیزهای بعدی استفاده شد و داده

که ژنوم گیاه اسطوخودوس به این باتوجه مورداستفاده قرار گرفت.

 de novo) سرهمبندی نوپدیداز روش نشده بود، یابیتوالی

assembly)  سازی این منظور جهت یکپارچهاستفاده شد. به

، Evidentialgeneافزار های دارای کیفیت بالا از نرمخوانش

استاندارد اجرا شد و برای  K-merسازی پس از بهینه د.شاستفاده 

 د. شفرض استفاده افزار از تنظیمات پیشسایر پارامترهای نرم

 KEGGها در پایگاه تفسیر خودکار ژنیونی

((http://www.genome.jp/kegg/kaas)(KAAS واقع در پایگاه 

داده مسیرهای بیوسنتزی 

((http://www.genome.jp/kaas)(KAAS  قرار داده شدند تا به

روش اجرای د. تخصیص یابKO (kegg orthology )ها عدد آن

 Single-directional Best Hitروش  KOهای اختصاصی شناسه

(SBHمی ) باشد. شناسهKO است  های ژنیای از ارتولوگمجموعه

لینک  KEGGصورت مستقیم به یک رکورد در مسیرهای پایگاه که به

  هاواد و روشم
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 .Moriya et al) پیوند ژنوم با مسیرهای زیستی هستند که مرجعشده 

2007 .) 

های در سرشاخه های ثانویه در گیاه اسطوخودوس عمدتاًمتابولیت

یابی ترانسکریپتوم یابد. بنابرابن توالیگلدار این گیاه تجمع می

های درگیر سرشاخه هوایی این گیاه دارویی با هدف شناسایی ژن

های ثانویه انجام شد. پس از استخراج در مسیر بیوسنتز متابولیت

RNA های هوایی گیاه دارویی اسطوخودوس و از سرشاخه

 Illuminaیابی با ارزیابی کمیت و کیفیت نمونه، توالی

HiSeq2500  خوانش حاصل  307124717انجام گرفت که تعداد

خوانش با کیفیت مناسب جهت  306995557شد،از این تعداد 

ی آنالیزهای بعدی مورداستفاده قرار گرفت. در گام اول آنالیزها

سازی نوپدید ترانسکریپتوم با بیوانفورماتیکی مرحله یکپارچه

با  ژنیونی 262412، تعداد Evidential-gene افزاراستفاده از نرم

نوکلئوتید مشخص  1633معادل  N50و  07/1181میانگین طول 

بارگذاری  KASSها در پایگاه ژنیونیشد. در گام بعدی توالی 

های اطلاعاتی زیستی در یکی از پرکاربردترین پایگاه KEGGد. ش

های یک ژنوم را به کارکردهای سلول جهان است که مجموعه ژن

طور خاص از طریق کند و این کار بهو موجود مرتبط می

 .Kanehisa et alپذیرد )صورت می KEGGهای مسیر نقشه

 KASS(. در این مطالعه از پایگاه اتوماتیک 2015

(http://www.genome.jp/kegg/kaas/ )یابی منظور نقشهبه

های ارتولوگ اختصاصی گیاه استفاده برای ژن KEGGمسیرهای 

 122تفسیر شد که این تعداد در  ژنیونی 17777. در مجموع دش

 88با تعداد  "اسکلت ترپنوئید"مسیر زیستی قرار گرفتند، مسیر 

 1664ه از میان از پرتعدادترین مسیرهای شناسایی شد ژنیونی

طورکلی نتایج هب .های ثانویه بودمسیر بیوسنتز متابولیت ژنیونی

ژن در  27ها منتهی به شناسایی حاصل از تفسیر کارکردی ژن

های دو ژنکه شامل تمامی دشها مسیر بیوسنتز اسکلت ترپنوئید

مسیر اصلی بیوسنتزی اسکلت ترپنوئیدی )مسیر سیتوزولی 

فسفات  -اریترول -( و پلاستیدی متیلMVAاسید )موالونیک

(MEPاز ابتدای مسیر تا تولید ایزوپنتنیل دی )( فسفاتIPP بود )

 (. 2و شکل  1)جدول 
 

 

 های درگیر در بیوسنتز اسکلت ترپنوئید در ترانسکریپتوم گیاه دارویی اسطوخودوسآنزیم -1جدول 

(L. angustifolia cv. Hidcote بر اساس نتایج پایگاه )KASS 

 *ECعدد  توصیف آنزیم ژنشناسه یونی KOشناسه 

K00626 1090020 acetyl-CoA C-acetyltransferase [EC:2.3.1.9] 

K01641 1135727 hydroxymethylglutaryl-CoA synthase [EC:2.3.3.10] 

K00021 1201320 hydroxymethylglutaryl-CoA reductase (NADPH) [EC:1.1.1.34] 

K00869 244104 mevalonate kinase [EC:2.7.1.36] 

K00938 115795 phosphomevalonate kinase [EC:2.7.4.2] 

K01597 1286677 diphosphomevalonate decarboxylase [EC:4.1.1.33] 

K06981 1469218 ،1469208 isopentenyl phosphate kinase [EC:2.7.4.26] 

K01662 1504206 ،32462 ،1168182 1-deoxy-D-xylulose-5-phosphate synthase [EC:2.2.1.7] 

K00099 286341  ،1454802 1-deoxy-D-xylulose-5-phosphate reductoisomerase [EC:1.1.1.267] 

K00991 803818  ،811252  ،1112696 2-C-methyl-D-erythritol 4-phosphate cytidylyltransferase [EC:2.7.7.60] 

K00919 643500 4-diphosphocytidyl-2-C-methyl-D-erythritol kinase [EC:2.7.1.148] 

K01770 75766 2-C-methyl-D-erythritol 2,4-cyclodiphosphate synthase [EC:4.6.1.12] 

K03526 786575 (E)-4-hydroxy-3-methylbut-2-enyl-diphosphate synthase 
[EC:1.17.7.1 

1.17.7.3] 

K03527 269463 ،168079  ،809959 4- hydroxy-3-methylbut-2-en-1-yl diphosphate reductase [EC:1.17.7.4] 

K01823 1524705 isopentenyl-diphosphate Delta-isomerase [EC:5.3.3.2] 

K13789 1524475 geranylgeranyl diphosphate synthase, type II 
[EC:2.5.1.1 

2.5.1.10 2.5.1.29] 

K15892 865644 farnesol kinase [EC:2.7.1.216] 

  نتایج
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K15891 1222533 ،1431140 NAD+-dependent farnesol dehydrogenase [EC:1.1.1.354] 

K05906 639778 prenylcysteine oxidase / farnesylcysteine lyase [EC:1.8.3.5 1.8.3.6] 

K15889 1272665 ،1433691 ،817204 PCME; prenylcysteine alpha-carboxyl methylesterase [EC:3.1.1.-] 

K00587 78532 protein-S-isoprenylcysteine O-methyltransferase [EC:2.1.1.100] 

K06013 1107498 STE24 endopeptidase [EC:3.4.24.84] 

K08658 1286529 prenyl protein peptidase [EC:3.4.22.-] 

K05955 1462404 protein farnesyltransferase/geranylgeranyltransferase 

type-1 subunit alpha 

[EC:2.5.1.58 

2.5.1.59] 

K11778 651941 ditrans,polycis-polyprenyl diphosphate synthase [EC:2.5.1.87] 

K10960  1905 ،1288556 geranylgeranyl diphosphate/geranylgeranyl-

bacteriochlorophyllide a reductase 

[EC:1.3.1.83 

1.3.1.111] 

K05356 805099 ،806110 all-trans-nonaprenyl-diphosphate synthase [EC:2.5.1.84 

2.5.1.85] 

 

 عدادتاستفاده از مطالعه تحلیلی ترانسکریپتوم منجربه شناسایی 

های وابسته به مسیر ساخت ترپنوئیدها در گیاهان زیادی از ژن

گیاه اسطوخودوس از نظر دارویی گردیده است. از آنجا که 

دلیل داشتن اسانس در سراسر که به استاقتصادی گیاه مهمی 

، بهداشتی و دارویی کمک یشیکنند و به صنایع آراجهان رشد می

های ژنتیکی درگیر در همین دلیل درک بهتر مکانیسمکنند، بهمی

 ،های درگیر در فرآیندهای مهم بیولوژیکیشناسایی ژناسانس، 

ز و شناخت سازوکار مولکولی بیوسنتهای ژنتیکی نشانگریافتن 

  باشد.ترپنوئیدها برای بهبود عملکرد و کیفیت آن ضروری می
 L. angustifoliaاسطوخودوس )روی گیاه ابی انجام گرفته یتوالی

cv. Maillette )های تولیدشده شامل نشان داد که رونوشت

بودند که  RNA کدکنندهژن  2003پروتئین و  کدکنندهژن  62141

دادند بخش بزرگی از این ژنوم تولیدی توالی تکراری را نشان می

پلوئیداسیون ژنوم گذشته است. بیشتر پلیدهنده که احتمالاً نشان

بود   HDRو   DXSین تحقیق شامل اشده در های شناساییژن

(Malli et al. 2019.)  آنالیز ترانسکریپتوم گیاه دارویی زنیان

(Trachyspermum ammi L. از خانواده چتریان که بذرهای آن )

ترپینن و -های تیمول، گاماهای مونوترپنترین ترکیبدارای اصلی

مسیر متابولیکی شامل  127پاراسیمن هستند، منتهی به شناسایی 

ژن کلیدی مرتبط با مسیر بیوسنتزی  30و  MEPو  MVAمسیر 

ارزیابی  (.Amiripour et al. 2018ترپن شد ) اسکلت

ترانسکریپتوم در گیاه دارویی زنیان توسط محققان دیگر نیز 

         (.Soltani Howyzeh et al. 2018گزارش شده است )

( در Tan Chay Yanآنالیز ترانسکریپتوم گونه ارکیده هیبرید )

درصد( تولید کرد که از این  41/88رونوشت ) 34027مجموع 

پروپانوئیدها رونوشت مربوط به مسیر ترپنوئیدها و فنیل 20تعداد 

همچنین در گیاه  (.Mohd-Hairul et al. 2020شناسایی شد )

 یلو تحل یه( تجزMomordica charantiaتلخ یا کارلا )خربزه

 مسیر در درگیر هایژن شناسایی بهمنجر RNA-Seq یجنتا

ها ها در مراحل بلوغ در گلژن یشتر. بدش ترپنوئیدتری بیوسنتزی

 دهدمی نشان که بودشده  یانشدت ببه هایوهم یاگل نر و  یژهوبه

 کارلا در( Charantin) کارانتین بیوسنتز در مهمی نقش هاژن این

 ینکارانت یوسنتزب افزایش برای مطلوب نور شرایط همچنین. دارند

 مؤثرترین قرمز نور نتیجه در که گرفت قرار بررسی در کارلا مورد

 که است کوکوربیتان ترپنوئیدتری نوع یک کارانتین. بود موج طول

 و ضددیابت ضدسرطان، الیتفع مانند دارویی مفید عملکرد

 فرفیون یا نفت درخت(. Cuong et al. 2017) دارد ضدباکتریایی

فعال  ییدارو یددو استروئ ی(، حاوEuphorbia tirucalli) هند

ای باشد. در مطالعهیستوسترول در لاتکس آن میس -ائوفول و بتا

های بیوسنتز آنالیز ترانسکریپتوم این گیاه برای شناسایی ژن

آنزیم در  6های اسکلت استرول انجام شد که منجربه شناسایی ژن

 (.Qiao et al. 2018) دش MEP یردر مس یمآنز 7 و MVAمسیر 

 MEP و MVA یوسنتزیب یرمرتبط با دو مس یهاژن بیشتر

 با( Salvia guaranitica) گلیمریم گیاه در ثانویه هایمتابولیت

.است شده شناسایی RNA یابیتوالی از استفاده

  بحث
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های موجود در ترانسکریپتوم گیاه دارویی آنزیمدهنده وجود های سبز نشانتطیلمس های درگیر در بیوسنتز اسکلت ترپنوئیدنماینگر ژن KEGGآنالیز مسیر  -2شکل 

 Hidcote اسطوخودوس
 

 بیوسنتز هایژن ،MEP و MVA یرژن در مس 198مطالعه  یندر ا

 احتمالاً  که شده شناسایی ترپنوئید سنتز ژن 69 و ترپنوئید اسکلت

(. پژوهش Ali et al. 2018) هستند ترپنوئید متابولیسم در درگیر

 ترپنوئیدها، بیوسنتز با مرتبط MVA و MEP یکیمتابول یردر مس

 مانند مختلف گیاهان در جدید ژن زیادی شمار شناسایی منجربه

 بو(، شبPanax notoginseng( )Luo et al., 2011) جنسینگ

(Litsea cubeba( )Han et al. 2013 ،)پیچک یا عشقه (Hedera 

helix( )Sun et al., 2017 ،)شیرین زمینیسیب (Dioscorea 

zingiberensis( )Li et al., 2018 ،)آلمانی بابونه (Matricaria 

chamomilla( )Zhang et al. 2018 )دش دارویی گیاهان سایر و. 

های منجربه شناسایی ژن RNA-Seqدر این پژوهش استفاده از 

مرتبط با مسیر بیوسنتزی اسکلت ترپنوئید )مسیر اصلی ساخت 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
25

-0
5-

24
 ]

 

                               7 / 9

http://mg.genetics.ir/article-1-1771-fa.html


 نژاد و همکارانسارا خراسانی  ...مسير بيوسنتزیدخيل در های ژن برخیشناسايی 

 

 232 1402 تابستان /2شماره  /هجدهمژنتیک نوین/ دوره 

 

 Lavandulaاسانس( در گیاه دارویی اسطوخودوس )

angustifolia cv Hidcote )این مطالعه اولین تجزیه و تحلیل  .شد

دار( نوپدید ترانسکریپتوم در اندام هوایی )سرشاخه گل

بر اولین گزارش، باشد که علاوهمی Hidcoteاسطوخودوس رقم 

های مرتبط با اطلاعاتی را در خصوص شناسایی و بیان رونوشت

ترپنوئیدها که از مهمترین ترکیات ترپنوئیدها و سزکوئی

 Hidcoteهای رقم فارماکولوژیک فعال توزیع شده در سرشاخه

های مرتبط با بیوسنتز طورکلی شناسایی ژندهد. بهارائه می

نژادی این تواند در بهاسکلت ترپنوئیدی گیاه اسطوخودوس می

مسیرها در جهت افزایش ساخت ترکیبات ترپنوئیدی اختصاصی 

اکساید( ها )کاریوفیلنترپنها )لینالول( و سزکوئیاز قبیل مونوترپن

د. همچنین تحقیقات روی شوع در اسانس این گیاه مؤثر واق

های ثانویه با تاکید های دخیل در مسیرهای بیوسنتزی متابولیتژن

های ای برای پژوهشتواند پایهبر اجزای اسانس در این گیاه می

بعدی با پیشبرد اهداف مهندسی مسیر در جهت شناخت هرچه 

بیشتر شبکه ترپنوئیدی و مهندسی متابولیت در اسطوخودوس 

 گردد. 
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