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های ثانويه گياهی را های کليدی مرتبط با ساخت متابوليتاسايی ژنتواند شنمی RNAيابی  توالی

ترين  درصد اسانس هستند که اصلی 1تا  2بذور گياه دارويی زنيان دارای . تسهيل و تسريع نمايد

در اين پژوهش . دهدهای تيمول، گاماترپينن و پاراسيمن تشکيل میترکيبات آن را مونوترپن

 Illuminaبا تکنيک پربازده  RNAيابی  مطالعه ترنسکريپتوم گياه دارويی زنيان با استفاده از توالی

با  de novoسازی  خوانش دارای کيفيت مناسب بعد از يکپارچه 42204234تعداد . جام گرفتنا

 1287معادل  N50و  4/281ژن با ميانگين طول عدد تک 02481، منتهی به توليد Trinityبرنامه 

ها در  ژنهای مرتبط با مسير بيوسنتزی اسکلت ترپن، توالی تکژنجهت شناسايی تک. دشباز  جفت

موجود در مسير بيوسنتزی اسکلت  ژن 34بر اساس نتايج حاصل تعداد . بارگذاری شد KAASپايگاه 

از ( MVAو  MEP)ت ترپن های دو مسير بيوسنتزی اسکلترپن شناسايی شد که مشتمل بر تمامی ژن

که در اين پژوهش  MEPهای درگير در مسير آنزيم .فسفات بودابتدای مسير تا توليد ايزوپنيل دی

-دی-دئوکسی-1، (DXS)فسفات سنتاز -8زايلولوز -دی-دئوکسی -1شناسايی شدند شامل 

يديليل فسفات سيت-4اريتريتول -دی-متيل-سی-2، (DXR) فسفات رداکتوايزومراز 8زايلولوز 

-تيلl-سی-2، (ispE)اريتريتول کيناز -دی-متيل-سی-2-فسفوسيتيديلدی-4، (ispD) ترنسفراز

-انيل دی-2-بوتمتيل-3-هيدروکسی-4، (ispF) فسفات سنتازسيکلودی-4و2اريتريتول -دی

-، ايزوپنتيل(ispH) فسفات ردوکتازانيل دی-2-بوتمتيل-3-هيدروکسی-4، (gcpE) فسفات سنتاز

و به همين ترتيب  (GPS) فسفات سنتازدی-، و ژرانيل(ispS)ت دلتا ايزومراز، ايزوپرن سنتاز فسفادی

-HMGآ سنتاز، کوآنزيم-HMGترنسفراز، آ استيلکوآنزيم-شامل استيل MEVهای مسير آنزيم

فسفات ، موالونات کيناز، فسفوموالونات کيناز و موالونات دی(HMGCR) آ ردوکتازکوآنزيم

ساز  اند زمينهتوترپن می بيوسنتزی اسکلت های مسيرشناسايی توالی ژن لاز بودنددکربوکسي

 . دشوها بيان و مهندسی متابوليت اين ژنتر، بيش های آينده در جهت مطالعه بيش پژوهش
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ها در سنتز و ذخیره انواع  های گیاهان، توانایی آنیکی از ویژگی

مختلفی از ترکیبات با وزن مولکولی پایین است که اصطلاحا 

های طبیعی نامیده های اختصاصی یا ثانویه یا فرآورده متابولیت

های اولیه که برای حیات تمامی برخلاف متابولیت. شوندمی

های ثانویه  ری هستند، هر یک از انواع متابولیتگیاهان ضرو

معمولا در تعداد محدودی از گیاهان وجود داشته و درنتیجه گفته 

 Wink)شود این مواد برای متابولیسم اولیه ضروری نیستند می

عنوان  ههای ثانویه گیاهی بسه دسته بزرگ متابولیت. (2011

محصولات طبیعی وجود دارد؛ ترپنوئیدها، آلکالوئیدها و ترکیبات 

( از نظر ساختاری)ترین  ترین و متنوع ها فراوان ترپن . فنولی

 .(Zwenger and Basu 2008)محصولات طبیعی گیاهی هستند 

های ثانویه در طبیعت و برای انسان دشوار بیان اهمیت متابولیت

عنوان ترکیبات سیگنالی و دفاعی،  هها ب است و با توجه به نقش آن

ها برای حفظ شایستگی گیاه نیز آشکار اهمیت این متابولیت

های بیولوژیکی از طرفی بسیاری از این ترکیبات ویژگی. دشو می

عنوان ها را جهت استفاده به ند که آنیا دارویی جالب توجهی دار

تخمین زده می شود . سازدهای زیستی مفید میکشدارو یا آفت

متابولیت ثانویه مختلف را تولید  202222که گیاهان بیش از 

یوسنتز که برای ب (Pichersky and Lewinsohn 2011)کنند  می

درک . هرکدام تعداد زیادی آنزیم اختصاصی مورد نیاز است

های خاص  مسیرهای بیوسنتزی برای تولید تجاری متابولیت

های اختصاصی گیاه اغلب مسیرهای  متابولیت. ضروری است

های  ای داشته و شناسایی تمامی آنزیم بیوسنتزی طولانی و پیچیده

ساختار بسیاری از . درگیر در آن عموما چالش برانگیز است

ای است که چندین  های آنزیمی پیچیده صورت شبکه همسیرها ب

های بیوسنتزی  کنند و درنتیجه کشف ژن محصول را تولید می

درگیر در متابولیسم اختصاصی گیاه یک چالش منحصر بفرد 

های اختصاصی باارزش از  علاوه بر آن اغلب متابولیت. است

ها  که اطلاعات ژنومی اندکی از آن آیند دست می هگیاهان غیرمدل ب

هایی که بر  باتوجه به دشواری. (Xiao et al. 2013)موجود است 

های اخیر کاوش  یابی کل ژنوم وجود دارد، در سال سر راه توالی

ها  عنوان روشی کارآمد برای کشف ژنهای ترنسکریپتومی به داده

های درگیر در مسیرهای  های ژنی کدکننده آنزیمیا خانواده

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

 ،(NGS) 2یابی نسل جدید توالی 1هایسازهبنامروزه با استفاده از 

هزینه . تر مطالعه کرد تر و وسیعتوان ترنسکریپتوم را عمیقمی

سازی همراه امکان یکپارچه های نسل جدید به یابی پایین توالی

ترنسکریپتوم بدون نیاز به اطلاعات قبلی از ژنوم  های داده

(assmbly de novo )های رونوشت، راهی  و تعیین کمیت فراوانی

های مختلف گیاهی مشتمل بر گیاهان دارویی سوی مطالعه گونه هب

یابی  توالی. (Hamilton and Robin Buell 2012)گشوده است 

زمان و بسته به  نسل جدید قادر است میلیاردها توالی کوتاه را هم

باز تولید کند و  جفت 02-022نوع تکنولوژی عموما به طول 

انجامید اکنون در  طول می هها ب های توالی که زمانی سال تولید داده

 .Strickler et al)آید  دست می هچند روز یا حتی چند ساعت ب

یابی نسل جدید در  ترین کاربردهای توالی یکی از رایج. (2012

یابی  توالی. شود نامیده می RNA 3یابیمطالعه ترنسکریپتوم، توالی

RNA یابی کل ژنوم است،  تر از توالیتر و ممکن که اقتصادی

 Wang)است  عنوان انقلابی در مطالعه ترنسکریپتوم مطرح شده به

et al. 2009) . این روش امکان بررسی مجموعه کامل

صورت کمی فراهم  هترنسکریپتوم را با بازدهی بسیار بالا و ب

کاربردهای متنوعی دارند و  RNA-seqهای حاصل از  داده. کند می

دست آوردن اطلاعات از  هها، بتوان از آن برای توصیف ژنمی

نوکلئوتیدی -های تکهای جدید، بیان ژن، چندشکلیرونوشت

(SNP) پیرایش متناوب و تنوع ساختاری ،RNA بر پیام(mRNA )

در گیاهان غیرمدل که فاقد اطلاعات  RNAیابی  توالی. استفاده کرد

ژنومی کافی هستند بسیار کاربردی است زیرا تمرکز توالی یابی بر 

این نواحی معمولا عناصر تکرارشونده . نواحی کدکننده است

. (Strickler et al. 2012)ارند بالاتری د GCتر و محتوای  کم

شامل استخراج  طور خلاصه همراحل مطالعه تحلیلی ترنسکریپتوم ب

RNA  و ساخت کتابخانهcDNAهای  یابی توسط تکنولوژی ، توالی

سازی های خام، یکپارچه یابی نسل جدید، ویرایش اولیه داده توالی

(assembly) ها و در  دست آوردن تک ژن ههای کوتاه، ب توالی

                                                           
1
 Platform 

2
 Next Generation Sequencing 

3
 RNA-seq 
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های اطلاعاتی  ها با استفاده از بانک نهایت تفسیر کارکردی تک ژن

 Roche 454های پر بازده یابی ر حال حاضر، توالید. باشد می

pyrosequencing  وIllumina یابی در  های رایج توالیسازهبن

پیشرفت در مراحل . مطالعات ترنسکریپتوم گیاهان دارویی هستند

ها،  ها تا آنالیز داده سازی نمونه ها، از آمادهآورییابی این فن توالی

در نهایت . پتوم را فراهم کرده استتر ترنسکریامکان مطالعه عمیق

های حاصل از  دست آمده از آنالیز داده ههای ب بر اساس تک ژن

های  های کدکننده پروتئین که مبتنی بر دادهیابی، توالیتوالی

یابی نسل بنابراین توالی. شوندبینی می ترنسکریپتومی است، پیش

نتیجه جدید پربازده امکان توصیف سریع ترنسکریپتوم و در 

ابزاری جامع برای کشف ژن و درک مسیرهای متابولیکی فراهم 

ها اصلاح مولکولی، انتقال  کرده است و مطالعات کارکردی این ژن

کند تا تولید ماده دارویی  ژن و مهندسی متابولیت را تسهیل می

 .هدف در این گیاهان افزایش یابد

ربنای تواند زیمطالعه ترنسکریپتوم مسیرهای متابولیکی می

دستورزی مسیرهای بیوسنتزی در گیاهان و بازسازی این مسیرها 

. (Ajikumar et al. 2010)  در میزبان های میکروبی باشد

های  ها فراوان ترین گروه متابولیت طور که قبلا ذکر شد ترپن همان

ها از اسکلت اصلی ترپن .دهند ثانویه گیاهی را تشکیل می

و ایزومر آن  (IPP)  های پنج کربنه ایزوپنتیل پیروفسفاتمولکول

است که  تشکیل شده (DMAPP)  دای متیل آلیل پیروفسفات

و مسیر  (MVA)  موالونیک اسیدها از مسیر سیتوزولی  هردوی آن

مسیر . شوندسنتز می (MEP)  فسفات-اریتریتول-پلاستیدی متیل

MVA  با سه واحد استیل کوآنزیم A  آغاز و منتهی به تولید

از الحاق دو واحد  FPP. شودمی (FPP)  فارنسیل پیروفسفات

IPP  و یک واحدDMAPP  حاصل شده و پیش ماده تمامی

در پلاستیدها   MEPمسیر. هاستترپنتریو   هاترپنسزکوئی

. دشو فسفات و پیروات آغاز می-3-واقع شده و با گلیسرآلدهاید

، ژرانیل دی IPPو یک مولکول  DMAPPبا الحاق یک مولکول 

                                                           
1
 Isopentenyl Pyrophosphate 

2
 Dimethylallyl Pyrophosphate 

3
 the Mevalonic Acid Pathway 

4
 2-C-methyl-D-erythritol 4-phosphate Pathway 

5
 Farnesyl Pyrophosphate 

6
 Sesquiterpenes 

ها، ماده تمامی مونوترپنشود که پیشحاصل می (GPP)  فسفات

 .Sapir-Mir et al)است ( کاروتنوئیدها)ها ها و تتراترپنترپندی

2008, Sallaud et al. 2009) ( 1شکل .) در مراحل بعدی اسکلت

های ترپن سنتاز به وسیله آنزیم هب FPPو  GPPکربنی خطی 

 .  (Degenhardt et al. 2009)شوند اسکلت اصلی ترپنی تبدیل می

 

 
 (Yang et al. 2012)ها، برگرفته از  ترپن ساخت بیوسنتزی مسیر دو -1 شکل

 

گیاهی علفی و  Trachyspermum ammiگیاه زنیان با نام علمی 

این گیاه ( بذر)میوه . است (Apiaceae) یکساله از تیره چتریان

درصد اسانس را  92تا  02درصد اسانس بوده که  9تا  2دارای 

های گاماترپینن، مونوترپن تیمول و مابقی آن را مونوترپن

 ,Akbarinia et al. 2005) دهد پاراسیمن، و کارواکرول تشکیل می

Davazdahemami et al. 2011, Zarshenas et al. 2014) . منشأ

این گیاه آسیاست و در کشورهای هند، ایران، افغانستان و مصر 

. (Akbarinia et al. 2005)شود  روید یا کشت میطور طبیعی می هب

است که میوه گیاه زنیان دارای  های دارویی ثابت شده با بررسی

خواص مختلف دارویی از قبیل آنتی اکسیدانی، ضد قارچی، ضد 

درد، ضد فشارخون، ضد اسپاسم، ضد سرفه، ضدانگل، ضد کرم و 

که این خواص به اسانس آن  (Bairwa 2012) باشدضد فیلاریا می

گیاه بومی ایران بوده و با  باتوجه به اینکه این. گرددبر می

کیلوگرم  02تن دانه در هکتار، بیش از  3تا  2عملکردی معادل 

                                                           
7
 Geranyl diphosphate 
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 Akbarinia)اسانس را در هکتار از این گیاه قابل استحصال است 

et al. 2005)های مرتبط با بیوسنتز  ، بررسی و مطالعه ژن

ها که اجزای اصلی های ثانویه آن و بویژه مونوترپن متابولیت

. کندتشکیل دهنده اسانس آن هستند اهمیت خاصی پیدا می

درحال حاضر بجز تعداد محدودی توالی نوکلئوتیدی در پایگاه 
NCBI 

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/?term=Trachysper 

mum%20ammi) توالی ژنومی دیگری از گیاه زنیان به ثبت ،

های منظور شناسایی توالی رونوشت این پژوهش به. نرسیده است

 .ترپن در گیاه زنیان انجام شد مرتبط با بیوسنتز اسکلت اصلی

 

که بذر آن از موسسه  "اراک"یک اکوتیپ گیاه زنیان با نام 

تهیه ( 10092با کد دسترسی )ها و مراتع کشور تحقیقات جنگل

شده بود در مزرعه آزمایشی پردیس ابوریحان دانشگاه تهران 

آذین بر اساس مطالعات قبلی انتخاب مرحله نموی گل. کشت شد

پنج نمونه گل آذین . (Soltani-Howyzeh 2017)صورت گرفت 

در مرحله رشدی پنج روز پس از گرده افشانی تهیه، بلافاصله در 

درجه  -02نیتروژن مایع منجمد و تا زمان استفاده در دمای 

کل از پنج نمونه با استفاده از ماده  RNA. گراد نگهداری شدسانتی

مطابق با دستورالعمل کارخانه استخراج، با  (Invitrogen) ترایزول

کیفیت و کمیت . تیمارشد DNase Iهم مخلوط و سپس با آنزیم 

ترتیب با استفاده از ژل آگارز یک درصد و  به RNAی نمونه

ارسال ( چین) BGIنمونه به موسسه . دستگاه نانودراپ تعیین شد

ای جفت ه صورت خوانش هب Illumina HiSeq 2000سازه و با بن

 SRAاطلاعات خام در بخش . دشیابی  توالی 2x100انتهایی 

 .بارگذاری شدند SRR5137050به شماره پذیرش  NCBIسایت 

 افزارکیفیت توسط نرمهای بیهای آداپتور و دادهحذف توالی
Trimmomatic v0.30 

(http://www.usadellab.org/cms/index.php?page=trimmomatic) 
(Bolger et al. 2014) 02های با طول زیر  توالی. انجام گرفت 

سپس . دشحذف  22 کمتر ازو نوکلوتیدهای با کیفیت  نوکلئوتید

 FastQC افزاراز نرم

(http://www.bioinformatics.babraham.ac.uk/projects/fastqc ) برای

چنین تأیید کارایی پیرایش  بررسی خصوصیات کتابخانه و هم

های با کیفیت بالا برای آنالیزهای بعدی داده. ها استفاده شدداده

زنیان با توجه به اینکه ژنوم گیاه . مورد استفاده قرار گرفت

 deها از روش خوانش 1سازیاست، برای یکپارچه یابی نشده توالی

novo asembly های باکیفیت بالا به این منظور داده. استفاده شد

 Trinity de novo RNA-Seq assemblerافزار  با استفاده از نرم

(v2.1. )حاصل شوند 2ها ژنسازی شدند تا تکیکپارچه 

(Grabherr et al. 2011 .)سازی، پس از بهینهKmer   33معادل 

از تنظیمات  Trinityافزار  انتخاب و برای سایر پارامترهای نرم

  رونوشتتک Trinityافزار خروجی نرم. استاندارد استفاده شد

. ها حاصل شدندژنها تک بندی آنشود که از گروهنامیده می

KEGGها در پایگاه تفسیر خودکار ژن تک
0 

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

 0داده مسیرهای بیوسنتزی

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

KOها عدد  آن
بر اساس  KOتخصیص عدد . تخصیص یابد 9

پایگاه . انجام گرفت Single-directional Best Hit (SBH) روش

KAAS های  های ارسال شده را با استفاده از شناسه تفسیر توالی

KO هر . دهدصورت خودکار انجام میبهKO  معادل یک گروه

صورت مستقیم به یک رکورد در  ههایی است که ب ارتولوگ از ژن

و  (Moriya et al. 2007) لینک شده KEGGمسیرهای پایگاه 

ها به سیستم باط دادن ژنومدرنتیجه مرجع اطلاعات برای ارت

 .زیستی است

. یابندزنیان تجمع می( بذر)های ثانویه عمدتا در میوه متابولیت

برای دستیابی به ترنسکریپتوم زنیان که دارای حداکثر تعداد 

از گل  RNAهای ثانویه باشد، های مرتبط با بیوسنتز متابولیت ژن

اساس مطالعات پیشین، این بر . استخراج شد "اراک"آذین اکوتیپ 

و ( درصد وزنی بذر 11/9)اکوتیپ دارای مقادیر بالای اسانس 

 22در میان بیش از ( درصد 90/2)عملکرد مونوترپن تیمول 

                                                           
1
 Assembly 

2
 Unigenes 

3 Unitranscript 
4
 KEGG Automatic Annotation Server 

5
 The Kyoto Encyclopedia of Genes and Genome 

6
 KEGG Orthology 

  اه مواد و روش
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 0چنین در زمان  و هم (Mirzahosseini et al. 2017)اکوتیپ بوده 

ها در اسانس به مقدار افشانی مقادیر مونوترپن روز پس از گرده

یابی با  توالی. (Soltani-Howyzeh 2017)رسد قابل توجهی می

نتیجه  انجام گرفت و در Illumina HiSeq2000سازه بن

 02292032خوانش حاصل شد که از این تعداد  09200990

. خوانش دارای کیفیت مناسب جهت آنالیزهای بعدی بودند

 90201، منتهی به تولید Trinityبا برنامه  de novoسازی  یکپارچه

توالی این . دشباز  جفت 0/1229ژن با میانگین طول عدد تک

 .بارگذاری شد KAASها در پایگاه ژن تک

KEGG های اطلاعاتی زیستی در یکی از پرکاربردترین پایگاه

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

طور خاص از طریق  هکند و این کار را بو موجود مرتبط می

(. Kanehisa et al. 2015) دهدانجام می KEGGهای مسیر  نقشه

یابی مسیرهای منظور نقشه به KAASدر این پژوهش از پایگاه 

KEGG مجموع  در. های ارتولوگ مربوطه استفاده شدبرای ژن

 120ژن در این پایگاه تفسیر شدند که این تعداد در تک 10909

ترتیب  تعدادترین مسیرها به پر. مسیر زیستی قرار گرفتند

بیوسنتز "، (ko01100تک ژن،  3201) "یمسیرهای متابولیک"

 010) "ریبوزوم"، (ko01110ژن، تک 1990) "های ثانویهمتابولیت

، (ko03040ژن، تک 022) "اسپلایسوزوم"، (ko03010ژن، تک

ژن، تک 029) "فراوری پروتئین در شبکه اندوپلاسمی"

ko04141) ژن، تک 010) "انتقال سیگنال هورمونی گیاه"، و

ko04075) در میان تمامی مسیرهای متابولیت ثانویه، مسیر . بودند

بیوسنتز "و پس از آن ( ژنتک 199) "بیوسنتز فنیل پروپانوئید"

 .ها بودندنژترین تک دارای بیش( ژنتک 93) "اسکلت ترپنوئید

ها که اجزای اصلی تشکیل دهنده اسانس زنیان هستند از مونوترپن

تعداد نتایج . شوندسنتز می MEPحاصل از مسیر  IPPپیش ماده 

منتهی به  KEGGها در پایگاه ژنحاصل از تفسیر کارکردی تک

 MEPژن مسیرهای بیوسنتزی  32های مرتبط با شناسایی رونوشت

و  1 جدول)آذین زنیان شد های ترنسکریپتوم گل در داده MVAو 

 (. 2 شکل

 

 
 .دهندآذین زنیان را نشان میهای موجود در ترنسکریپتوم گلهای خاکستری آنزیممستطیل. بیوسنتز اسکلت ترپن های درگیر درگر ژننمایان KEGGآنالیز مسیر  -2شکل
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استفاده از مطالعه تحلیلی ترنسکریپتوم تاکنون منجر به شناسایی 

های ثانویه با های مرتبط با بیوسنتز متابولیتتعداد زیادی از ژن

. است ها شدهجمله انواع ترپن زارزش گیاهان دارویی و ا

Chlorophytum borivilianum (گل گندمی ) یک گیاه دارویی در

دلیل خاصیت تقویت قوای جنسی  هخطر انقراض است که بیشتر ب

با استفاده از . است ها در آن شناخته شده ناشی از حضور ساپونین

های مرتبط با مطالعه تحلیلی ترنسکریپتوم تقریبا تمامی ژن

ها و  درگیر در سنتز ساپونین MEPو  MVAیرهای بیوسنتزی مس

های مرتبط با بیوسنتز فلاونوئید و آلکالوئیدها در طور ژن همین

آنالیز ترنسکریپتوم . (Kalra et al. 2013)د شاین گیاه شناسایی 

از خانواده چتریان که یک گیاه  Bupleurum Chineseگونه 

دارویی مهم در طب سنتی چین است منتهی به یافتن تعدادی از 

د شها  های کاندید مرتبط با بیوسنتز اسکلت سایکوساپونین ژن

(Sui et al. 2011) .گیاه آب بشقابی (Centella asiatica)  گونه

های مرتبط با دو دارویی مهم دیگری از چتریان است که اکثر ژن

های ثانویه آن در  متابولیت MEPو  MVAمسیر بیوسنتزی 

یابی نسل جدید ترنسسکریپتوم  ای با استفاده از توالی مطالعه

ین داروی ضد تر مهم. (Sangwan et al. 2013)است  دهششناسایی 

ترپن است، در  مالاریا یعنی آرتمیسین که یک لاکتون سزکوئی

در . شودتولید می (Artemisia annua)ای درمنه  های غده تریکوم

وسیله  هب A. annuaای  های غده ای ترنسکریپتوم تریکوممطالعه

توصیف و  pyrosequencing (Wang et al. 2009) 454سازه  بن

تک ژن شناسایی شد که مشتمل  20003کارکردهای بالقوه بیش از 

در این . ترپن بود های احتمالا درگیر در بیوسنتز سزکوئی بر آنزیم

و  MEPهای مسیر  های کدکننده آنزیمچنین تک ژن تحقیق هم

MVA ترپن آرتمیسین در  های مسیر سزکوئی و تمام آنزیم

های  تک ژن. دست آمد هب RNAیابی حاصل از توالی مجموعه داده

 MVAهای  دو برابر رونوشت MEPهای مسیر  مربوط به آنزیم

مسیر اصلی برای تولید  MEPدهد مسیر  بودند و این نشان می

DMAPP/IPP های  در تریکومA. annua است . 

 
 

  عدد داخل پرانتز نشان دهنده تعداد تک رونوشت. KEGGر اساس نتایج پایگاه آذین زنیان بهای درگیر در بیوسنتز اسکلت ترپن در ترنسکریپتوم گلآنزیم -1جدول 

 .موجود برای هر تک ژن است
 *ECعدد  توصیف آنزیم شناسه تک ژن زنیان koشناسه 

K 0 0 0 2 1 
21724, 43134, 46370, 87803, 

17049 (2) 

HMGCR; hydroxymethylglutaryl-CoA reductase 

(NADPH) 
[EC:1.1.1.34] 

K00099 44875 
dxr; 1-deoxy-D-xylulose-5-phosphate 

reductoisomerase 
[EC:1.1.1.267] 

K00587 55995(9) 
ICMT; protein-S-isoprenylcysteine O-

methyltransferase 
[EC:2.1.1.100] 

K00626 
16455, 25492(2), 38901 (2), 

41178, 42255, 45391, 57396 
acetyl-CoA C-acetyltransferase [EC:2.3.1.9] 

K00787 45915 FDPS; farnesyl diphosphate synthase [EC:2.5.1.1 2.5.1.10] 

K00869 23196, 28766, 54851 (4) mevalonate kinase [EC:2.7.1.36] 

K00919 36615 
ispE; 4-diphosphocytidyl-2-C-methyl-D-erythritol 

kinase 
[EC:2.7.1.148] 

K00938 56695 (3), 89833 phosphomevalonate kinase [EC:2.7.4.2] 

K00991 42987 (3) 
ispD; 2-C-methyl-D-erythritol 4-phosphate 

cytidylyltransferase 
[EC:2.7.7.60] 

K01597 43442, 104780 MVD; diphosphomevalonate decarboxylase [EC:4.1.1.33] 

K01641 43372 hydroxymethylglutaryl-CoA synthase [EC:2.3.3.10] 

K01662 
30805, 44346, 46265, 50586, 

82996, 836 
dxs; 1-deoxy-D-xylulose-5-phosphate synthase [EC:2.2.1.7] 

K01770 37821 
ispF; 2-C-methyl-D-erythritol 2,4-cyclodiphosphate 

synthase 
[EC:4.6.1.12] 

K01823 41437 idi; isopentenyl-diphosphate delta-isomerase [EC:5.3.3.2] 

K03526 47244 (6), 21529 
gcpE; (E)-4-hydroxy-3-methylbut-2-enyl-

diphosphate synthase 

[EC:1.17.7.1 

1.17.7.3] 

K03527 
39578, 51891 (5), 52395, 56344 

(3), 29238, 37220 (2) 
ispH; 4-hydroxy-3-methylbut-2-en-1-yl diphosphate 

reductase 
[EC:1.17.7.4] 

K05356 29285, 53359 (3), 93590 SPS; all-trans-nonaprenyl-diphosphate synthase 
[EC:2.5.1.84 

2.5.1.85] 

K05906 45249 PCYOX1; prenylcysteine oxidase / farnesylcysteine [EC:1.8.3.5 1.8.3.6] 

                                                           
1
 Unitranscript 

  بحث
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lyase 

K05954 46353 (2) FNTB; protein farnesyltransferase subunit beta [EC:2.5.1.58] 

K05955 52762 

FNTA;protein 

farnesyltransferase/geranylgeranyltransferase type-1 

subunit alpha 

[EC:2.5.1.58 
2.5.1.59] 

K06013 29865, 31133, 42894 STE24; STE24 endopeptidase [EC:3.4.24.84] 

K08658 42839 (3) RCE1; prenyl protein peptidase [EC:3.4.22.-] 

K10960 34364, 54127 chlP; geranylgeranyl reductase [EC:1.3.1.83] 

K11778 
29713, 36819, 48242, 51498, 

54915 (2), 72424 

DHDDS; ditrans,polycis-polyprenyl diphosphate 

synthase 
[EC:2.5.1.87] 

K12742 50287, 77104 ispS; isoprene synthase [EC:4.2.3.27] 

K13789 
28035, 30279, 42603, 44310, 

74796, 91376 
GGPS; geranylgeranyl diphosphate synthase, type II 

[EC:2.5.1.1 2.5.1.10 

2.5.1.29] 

K14066 35063 (2) GPS; geranyl diphosphate synthase [EC:2.5.1.1] 

K15889 43496 (4), 53520 
PCME; prenylcysteine alpha-carboxyl 

methylesterase 
[EC:3.1.1.-] 

K15891 39038 (2), 560 FLDH; farnesol dehydrogenase [EC:1.1.1.216] 

K15892 48929 (3) FOLK; farnesol kinase [EC:2.7.1.-] 
 

 

 
 

کننده  که تولید Taxus cuspidateای بر روی گیاه  در مطالعه

های کدکننده هفت  است، تمام ژن( متابولیت ضدسرطان)تاکسان 

یابی در مجموعه داده حاصل از توالی MEPآنزیم مسیر پلاستیدی 

RNA  شناسایی شدند(Wu et al. 2011) . در گیاهT. mairei  که

های کدکننده هفت  منبع مهم دیگری برای تاکسان است، همه ژن

های حاصل از  در مجموعه داده MEPآنزیم در مسیر پلاستیدی 

 .Hao et al)شناسایی شدند  Illuminaسازه با بن RNAیابی توالی

یک ایندول آلکالوئید ترپنوئیدی است که   کمپتوتسین .(2011

 Camptotheca. اثرات بالینی آن در درمان سرطان مشهود است

acuminata  درخت "گونه بومی جنوب چین است که با نام

  .های آن حاوی کمپتوتسین است شود و برگ شناخته می "شادی

ترنسکریپتوم  و آنالیز RNAیابی  ای با استفاده از توالی در مطالعه

ژن آنزیمی مرتبط با مسیر بیوسنتزی اسکلت  22این گیاه 

د شکمپتوتسین شناسایی و سه ژن کاندید در بالادست مسیر کلون 

(Sun et al. 2011) .Ophiorrhiza pumila  از خانوادهRubiaceae 

در . دهد نیز آلکالوئید ضد سرطان کمپتوتسین را در خود تجمع می

پژوهشی با استفاده از تلفیق تجزیه و تحلیل عمیق ترنسکریپتوم با 

های کاندید درگیر در بیوسنتز  متابولیت پروفایلینگ، ژن

 دشکمپتوتسین و سایر متابولیت های این گیاه شناسایی 

(Yamazaki et al. 2013 .)ای که بر روی گیاه زردچوبه در مطالعه 

(Curcuma longa)  صورت گرفت، تعداد زیادی مسیرهای

در این . ها شناسایی شدمتابولیتی ثانویه و مسیرهای بیوسنتز ترپن

هایی مربوط به مسیرهای  تحقیق برای اولین بار رونوشت

                                                           
1
 Camptothecin 

  ، کورکومین بیوسنتزی چندین ترکیب ضد سرطان مانند تاکسول

علاوه بر ترکیبات ضدمالاریا مانند آرتمیسین و   و وینبلاستین

 .(Annadurai et al. 2013)د شآلکالوئیدهای آکریدونی شناسایی 

و سایر مسیرهای متابولیکی  MEPمسیر  صدها ژن جدید در

( Salvia miltiorrhiza)مرتبط با بیوسنتز ترپنوئیدها، در مریم گلی 

(Yang et al. 2013)، گیاه چای (Camellia sinensis )(Shi et al. 

2011) ،Sa. miltiorrhiza (Wenping et al. 2011)،Euphorbia 

fischeriana (Barrero et al. 2011) ،Sophora japonica (Zhu 

et al. 2014) ،Dendrobium officinale  (Guo et al. 2013) گل ،

 Litsea، (He et al. 2012) (.Hypericum perforatum L)راعی 

cubeba (Han et al. 2013) ،Polygonum cuspidatum (Hao et 

al. 2012) جنس ،Epimedium (Zeng et al. 2010)  و سایر

 .است گیاهان دارویی که قبلا ذکر شدند شناسایی شده

تواند در های مرتبط با بیوسنتز اسکلت ترپن میشناسایی ژن

های خاص در دستورزی این مسیرها در جهت افزایش ترپن

بعنوان مثال یک مطالعه سیستم زیستی در . اسانس گیاه موثر باشد

همبستگی  (Ocimum basilicum)ای ریحان های غدهتریکوم

چنین فعالیت  مثبتی را بین سطح رونوشت، فراوانی پروتئین و هم

فسفات  0زایلولوز -دی-دئوکسی-1های آنزیمی آنزیم

فسفات -0زایلولوز -دی-دئوکسی -1و  (DXR)رداکتوایزومراز 

. (Xie et al. 2008)با عملکرد اسانس نشان داد  (DXS)سنتاز 

منجر به  DXRبیان ژن  است که بیش چنین نشان داده شده هم

                                                           
2
 Taxol 

3
 Curcumin 

4
 Vinblastine 
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piperita)(Wildung and Croteau 2005) ، اربیدوپسیس

 Enfissi et) و گوجه (Carretero-Paulet et al. 2006) تراریخت

al. 2005 )است شده. 

منجر به شناسایی  RNAیابی  فاده از توالیدر این پژوهش است

ها در گیاه دارویی  های مرتبط با مسیر بیوسنتزی اسکلت ترپن ژن

ها امکان تحقیقات  دارویی زنیان شد که شناسایی این رونوشت

های ثانویه گیاه  تر را در زمینه مسیرهای بیوسنتزی متابولیت بیش

مسیرهای بیوسنتز مطالعه . کند ارزش زنیان فراهم می دارویی با

تواند  های ثانویه گیاهی و مکانیسم ژنتیکی مربوطه میمتابولیت
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