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 3، علیرضا عباسی4حمید فرحمند ،*2محمدرضا نقوی، 1آبادیاحمد سبحانی نجف
 .هرانت دانشگاه یعیطب منابع و یکشاورز سیپرد نباتات اصلاح و زراعت گروه ی، استاد و دانشیاردکتر یدانشجو. 3و  2، 1

 تهران دانشگاه یعیطب منابع و یکشاورز سیپرد یوتکنولوژیب گروه . استاد4 
 (.11/12/1331:تاریخ پذیرش - 22/11/1331)تاریخ دریافت:

 

 چکیده
 گیاه. است ایران غرب و شرق مناطق بومی( Apiaceae) چتریان تیره از، Ferula gummosa Boiss علمی نام با باریجه گیاه

 از شیرابه این چه اگر. است توجه مورد بسیار، صنعتی و دارویی ارزش با ای-شیرابه استحصال قابلیت داشتن دلیل به باریجه
 اام ،دارد فراوانی صنعتی کاربردهای و دارویی خواص و دارد قرار اول رتبه در ایران مرتعی دارویی گیاهان صادرات حیث

 العاتمط راستا همین در. دارد وجود ترکیبات این تولید ژنتیکی و بیوشیمیایی های مکانیسم زمینه در اندکی اطلاعات
 پر جزو RNA-Seq تکنیک حاضر حال در. است کرده دارویی گیاهان علم از زمینه این به بسیاری کمک ترانسکریپتومیکس

 باریجه کریپتومترانس ارزیابی جهت حاضر تحقیق در. رود می شمار به ترانسکریپتومیکس های روش ترین دقیق و کاربردترین
پس  Illumina HiSeq2000های بدست آمده از دستگاه خوانش. گردید استفاده گل و ریشه اندام دو برای RNA-seq روش از

مونتاژ و سپس از نظر عملکرد مورد ارزیابی قرار گرفتند. ترانسکریپتوم حاصله دارای  Trinityاز تعیین کیفیت، با نرم افزار 
ترانسکریپت از  111201های مختلف نوکلئوتید بود که پس از بلاست با دیتابیس 1342برابر با  N50ترانسکریپت با  112431

 03102( منجر به شناسایی Gene ontologyها )از نظر هستی شناسی ژن nrنظر عملکردی تفسیر شدند. ارزیابی نتایج بلاست 
ها از نظر فرایندهای زیستی، فرایندهای سلولی و متابولیکی بیشترین گردید که از بین آن GOترانسکریپت دارای حداقل یک 

GO ( که این حالت نشان دهنده وضعیت فعال متابولیکی گیاه می 11/44ها را به خود اختصاص دادند )بی ارزیاباشد. درصد
 21خانواده عملکردی در  3321ژن از  42412( منجر به شناسایی KOGهای ارتولوگ )دیتابیس ترانسکریپتوم از نظر ژن

باشد. کلاس متابولیت درصد( می 23/14های انتقال سیگنالی )کلاس کلی گردید. بزرگترین کلاس حاصل مرتبط با مکانیسم
های عملکردی در گل ترانسکریپت( از جمله فعالترین کلاس 1211درصد ) 21/4راوانی های ثانویه، انتقال و کاتابولیسم با ف

 باشند.و ریشه باریجه می

 

 .های ثانویه، فرایندهای زیستیگیاهان دارویی، توالی یابی، متابولیت :کلیدی هایهواژ
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ABSTRACT  

Ferula gummosa Boiss is a herbaceous plant from the Apiaceae family that is indigenous to East and West 
of Iran. Galbanum is an oleo-gum-resin with high pharmaceutical and industrial values, which is exuded 
from F. gummosa in response to wounds. Although galbanum ranks first in terms of Iranian export of 
pasture medicinal plants, little information exists on the genetic and biochemical mechanisms of these 
compounds are existed. In this regard, transcriptomics studies of medicinal plants have much to contribute 
to this field of science. RNA-Seq techniques are now one of the most used and most accurate methods in 
transcriptomics. In the present study, RNA-Seq was used to evaluate the root and flower of F. gummosa 
transcriptome. Short reads obtained from Illumina HiSeq2000 were assembled by Trinity software after 
trimming and filtering for quality scores below 30. The assembled transcriptome with 158,436 transcripts 
and N50 1,348 bp was annotated using different databases such as NCBI nr-proteins, Plant sub-database of 
NCBI nr-proteins, Swiss-Prot, TAIR10 and PLAZA 3. In total, 100,275 transcripts were annotated using 
BLASTX with an E-value cut-off of 10-5. Gene ontology (GO) classification of annotated transcripts was 
done by Blast2Go and Trinotate pipeline and in total 73,678 transcripts with at least one GO were identified. 
In terms of biological processes, cellular and metabolic processes are the most GO terms (44.55 %) 
indicated that the plant is in a metabolically active status. Transcriptome assessment of orthologous genes 
by NCBI-KOG database led to the identification of 42,452 genes from 3,925 families and 26 functional 
classes. The largest class of orthologous genes was associated with signal transduction mechanisms (14.29 
%), followed by other classes, such as secondary metabolites-transport and catabolism with a frequency of 
4.25 % (1,806 transcripts) indicating the most active status of F. gummosa roots and flowers for secondary 
metabolite production and transportation. 
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 مقدمه
 امیدوارکننده منابع ترینمهم از یکی دارویی گیاهان

 اهبیماری انواع داروها و همچنین درمان انواع تولید برای
 زا بسیاری تاکنون که ایگونه به شوند. می محسوب
 مختلف گیاهی منابع از فعال و مهم دارویی ترکیبات
 Julsing et) است گرفته قرار استفاده مورد و استخراج

al., 2008) منابع معرفی موارد برخی در، وجود این با 
 مقیاس در) دارویی ترکیبات چنین تولید برای اولیه

 مشکلاتی و هاچالش برخی با( پایدار بصورت و وسیع
. (Sarfaraj Hussain et al., 2012) است بوده همراه
 تنوع و پوشش نظر از غنی کشوری عنوان به ایران

 جنبه که باشدمی گیاهانی رویشگاه دارویی، گیاهان
 مطالعات ولی ،است رسیده اثبات به هاآن دارویی های

 گرفته صورت هاآن روی کمتر بیوشیمیایی و مولکولی
 . است

 تیره از Ferula gummosa Boiss علمی نام با باریجه گیاه
 است ایران غرب و شرق مناطق بومی، Apiaceae، چتریان

 و فارس، اصفهان، خراسان، سمنان نظیر هاییاستان در و
 است شده پراکنده کشور مرکزی هایاستان

 (Shahbazi et al., 2011) .و چندساله، علفی گیاه این 
 ات پنجم سال) رویش آخر سال در که است مونوکارپیک

 .دهدمی میوه و گل تشکیل و رودمی ساقه به( هشتم
 جخرو به منجر ساقه یا و ریشه در گزش یا و خراش هرگونه
 طب در. (Ghannadi & Amree, 2002) گرددمی شیرابه
بیماری درمان، دردها تسکین منظور به گیاه این سنتی
 مورد هازخم کننده ضدعفونی نعنوا به و داخلی های

 اثرات مختلف، مطالعات. است گرفتهمی قرار استفاده
 ,.Abbaszadegan et al) اند کرده تأیید را گیاه این دارویی

2015; Seyed et al., 2010). مطالعات راستا همین در 
 علم زا زمینه این به بسیاری کمک ترانسکریپتومیکس

 گیاهان از بسیاری که طوری به اند.کرده دارویی گیاهان
 یباتترک بین رابطه شناسایی منظور به دنیا مهم دارویی

 مطالعه تحت آنها بیوسنتز با مرتبط هایژن و ارزشمند
 ,.Colebatch et al., 2004; Yang et al) اندگرفته قرار

2009; Zulak et al., 2007) .تکنیک RNA-Seq در که 
 هایروش تریندقیق و کاربردترین پر جزو حاضر حال

می که است ابزاری رودمی شمار به ترانسکریپتومیکس
 مرتبط هایژن بین شده ذکر روابط بالا راندمان با تواند

 Spyropoulou et) کند کشف را ارزشمند ترکیبات با

al., 2014; Tang et al., 2011) . 
-RNAروش از  زیادی بسیار مطالعات اخیر هایسال طی

seq و هامقاومت پیچیده مکانیسم به بردن پی برای 
-ردهک استفاده دارویی گیاهان مؤثره ترکیبات متابولیسم

 متابولیتی پروفایل روی مطالعه با همکاران و کراری. اند
 د،رش مختلف مراحل در فرنگی گوجه ژن بیان پروفایل و

 رسیدن فرایند طی هاژن رفتارهای شناسایی به موفق
 یرمس در درگیر هایژن طریق این از و شدند فرنگی گوجه

 رارق مطالعه مورد را فرنگی گوجه در لیکوپن بیوسنتز
 همین با همکاران و شی. (Carrari et al., 2006)دادند 
 هایمتابولیت بیوسنتز مسیرهای کاندید هایژن روش
. (Shi et al., 2011)دادند  قرار بررسی مورد را چای مهم

 ایه فلاونویید متابولیسم روش همین با همکاران و گوپتا
 .(Gupta et al., 2015) دادند  قرار مطالعه مورد را بلوبری
 هایژن ها تکنیک این از استفاده با همکاران و وایدیا
 شناسایی را دیاسژنین بیوسنتز مسیر در درگیر
 همکاران و هیون کیونگ. (Vaidya et al., 2013)کردند

 در سیاه توت های متابولیت پروفایل گیری زهاندا با
 آن، RNA-Seq پروفایل با ها داده تلفیق و مختلف مراحل
آنتوسیانین بیوسنتز در درگیر هایژن شناسایی به موفق
 چندین. (Hyun et al., 2014)شدند  سیاه توت های

 متابولیسمی هایمسیر در درگیر هایژن دیگر، پروژه
 طورب و ترپنوئیدها، فلاونوئیدها، آلکالوئیدها، هاکارتنوئید

 .اندداده قرار مطالعه مورد را ثانویه هایمتابولیت کلی
قدان داده به ف نه و یا توجه  های مولکولی روی این گو

نه جام دیگر گو یان لزوم ان خانواده چتر های بومی از 
سکریپتومیکس بیش از پیش  تحقیقات ژنومیکس و تران

کنون هیچ داده توالی یابی از رسد )تا ضروری بنظر می
 NCBI سایت SRAدر آرشیو  Ferulaگونه های جنس 

ست( شده ا ست در . وجود دادهگزارش ن هایی از این د
درک بیشتتتر تولید ترکیبات ارزشتتمندی چون شتتیرابه 

و ر پیش تحقیق باشتتند. درگشتتا میباریجه بستتیار راه
سکریپتوم گیاه باریجه توالی سازی و ازتران نظر  یابی، باز

عملکردی تفستتیر و دستتته بندی گردیده استتت تا با 
  بیوسنتزی هایمکانیسم ارزشمند،کمک این اطلاعات 

ایت گردند و در نه شناسایی پیش از بیش ترکیبات این
راهی برای اصتتتلاو مولکولی این گیاه و دیگر گیاهان 
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 . گشوده شود دارویی

  هاروش و مواد

 بردارینمونه
 از 1313 خرداد در حاضر تحقیق گیاهی های نمونه

 در چالوس جاده در واقع شهرستانک روستای ارتفاعات

 35 جغرافیایی عرض، دریا سطح از متری 2222 ارتفاع

 جغرافیایی طول و شمالی ثانیه 12 و دقیقه 55، درجه

 .جمع آوری شدند شرقی ثانیه 13 و دقیقه 21، درجه 51

 ها )بخش قابلاز آنجا که ریشه و گل از نظر تولید ترپن

دام دو انتوجه شیرابه باریجه( فعالیت بالایی دارند، این 

جهت مطالعات ترانسکریپتوم مورد استفاده قرار گرفتند. 

های گل و ریشه از یک گیاه سالم به طول تقریبی نمونه

گلدهی )قبل از ریزش  در اواخر مرحله سانتی متر، 122

 رذخای ملی مرکز کمک با و شده های زرد( گرفتهگلبرگ

 دو. گرفتند قرار تأیید مورد شناسی گیاه نظر از ژنتیک

 زفری مایع ازت با گانه جدا بطور گیاه گل ریشه و اندام

 درجه -22 دمای در کار بعدی مراحل برای و شدند

 . نگهداری شدند سانتیگراد

  RNA استخراج و ارزیابی
 با RNA استخراج ترانسکریپتوم آنالیز در مرحله اولین

 یاهیگ باریجه که آنجا از. باشدمی مناسب کمیت و کیفیت

 با همراه ایپنبه چوب و چوبی های ریشه با ساله چند

 هایاندام از کیفیت با RNA استخراج، باشدمی زیاد شیرابه

-می گیروقت و سخت بسیار ریشه بخصوص آن مختلف

 از RNA استخراج مختلف هایروش تحقیق این در. باشد

 زا رسوبی هایکیت و ستونی هایکیت از استفاده جمله

 ارزیابی مورد دستی هایروش و بایوزول و ترایزول جمله

روش استفاده از کیت  هاروش این بین از که گرفتند قرار

است  بوده روش موثرترین و بهترین (BioFluxبایوزول )

(Johnson et al., 2012). RNA استخراج شده با دستگاه-

و الکتروفورز ژل  2122، بایوآنالیزر 2222های نانودراپ 

 آگارز مورد ارزیابی قرار گرفت.

 یابیو توالی cDNAساخت کتابخانه 
 جداسازی، cDNA کتابخانه یک تولید در مرحله اولین

mRNAاز  .است نظر مورد بافت یا سلول نوع یک از کل ی
های درگیر در تولید های کد کننده آنزیمmRNAکه آنجا 

هت ج ،باشندمی آدنین های ثانویه دارای دم پلیمتابولیت
 در موجود های tRNA و ها rRNA از هاجداسازی آن

 به متصل( dTالیگو) تیمیدیلات از کوتاهی زنجیره از سلول
 ازیجداس از پس. استفاده شد کروماتوگرافی؛ ستون بستر

mRNAو ساخت  هاcDNA نهایت در ای،دو رشته 
 TMIllumina HiSeq 2000 دستگاه توسط cDNA کتابخانه

 152 قرائت طول با Paired-end فناوری از استفاده با
 شدند. یابیتوالی BGIکمپانی  دستورالعمل طبق نوکلئوتید

 هاتعیین کیفیت و مونتاژ خوانش
TMIllumina 2000  یابی توالی دستگاه از حاصل نتایج

HiSeq قالب در که شتتوندمی نامیده خام هایخوانش  
یل فستتتتکیو ند. دادهذخیره می فا   حاوی خام شتتتو

ست نامطلوبی هایخوانش   آنالیزهای در تواند می که ا
شته منفی اثر بعدی بیوانفورماتیکی شند دا   نابراینب. با

 کیفیت ستتنجش برای معیاری) Q20 معیار با هاتوالی
 کیفیت با خام هایتوالی و شتتده ستتنجیده(، هاتوالی

سب ستفاده مونتاژ برای منا ست ذکر به لازم. شدند ا   ا
شه هایخوانش حاوی هایفایل که  صورت به گل و ری

  هایتوالی هایخوانش آرشتتیو قستتمت در گانه جدا
(SRA )ستتایت NCBI شتتدند  ثبت(SRX225025, 

SRX2253871).  
 رم با سرور کامپیوتر یک روی Trinity v2.2.0افزار  نرم

  2 یو پی ستتی هستتته 22 دارای و بایت گیگا 252
 ایبر  اوبونتو لینوکس عامل ستتیستتتم و گیگاهرتزی

ستفاده خام هایخوانش این مونتاژ  Haas et)گردید  ا

al., 2013). سکریپتوم بررسی جهت صل تران  تعداد، حا
 لطو میانگین، شتتده مونتاژ ترانستتکریپت و یونی ژن

 محاستتتبه Trinitystats.pl افزار نرم با N50 ها وآن
 یفیتک تعیین جهت شده مونتاژ و ترانسکریپتوم .شدند
گرفت  قرار ارزیابی مورد Transrate افزار نرم با، مونتاژ

(Li et al., 2014). 

 تفسیر عملکردی ترانسکریپتوم

 ملهج از مختلف فزارهاینرم ترانسکریپتوم باریجه توسط

Blast2GO  و+BLAST چون هاییدیتابیس با NCBI-nr 

proteins ،Plaza 3.0 ،Swiss-Prot ،TAIR10 ،PlantCyc 

 هاآن با مشابه هایتوالی تا شدند همردیفی KEGG و

 ≥ E-value) یحدآستانه با BLASTX.  شوند شناسایی

 هایابیسدیت با ترانسکریپتوم تفسیر عملکردی برای( 10-5

 حجم دارای nr دیتابیس که آنجا از. گردید استفاده مذکور

 از دیتابیس این با بلاست برای باشدمی زیادی بسیار
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 جاآن از. شد استفاده یو پی سی هسته 22 با سرور کامپیوتر

 دش سعی تحقیق این در است بر زمان کاری nr بلاست که

 ارزیابی مورد نیز nr گیاهی مجموعه زیر با بلاست راندمان

 مختلف هایدیتابیس با بلاست از حاصل نتایج. بگیرد قرار

 ,Correa & Silva)گردید مقایسه هم با R افزارنرم توسط

2011) . 

 ترانسکریپتوم KOGو  GOارزیابی 

، Trinotate افزارهاینرم با ترانسکریپتوم کل GO آنالیز

Funrich  وBlast2Go  یهکل ترتیب بدین و گرفت انجام 

-آن بندی دسته و شده شناسایی GO دارای هاییونیژن

 Biological process ،Molecular دسته سه در ها

function و Cellular component افزارهاینرم در R و 

Exell گرفت  انجام(Inglis et al., 2013; Supek et al., 

( rpsBLAST) بلاست طریق از  KOG آنالیز. (2011

 انجام NCBI وبسایت KOG دیتابیس با ترانسکریپتوم

ژن تکاملی اطلاعات حاوی فایل با بلاست نتایج. گرفت

 ارتولوگ هایگروه در هایونیژن و گردید کاوی داده ها

 . (Annadurai et al., 2012)شدند  بندی دسته

 بحث و نتایج

 RNAاستخراج و ارزیابی کیفی و کمی 

 هایروش آزمایش این در گردید اشاره که همانطور

 دلیل به که گردید استفاده RNA استخراج برای مختلفی

، هریش بخصوص، باریجه هایاندام فنولی و رزینی خاصیت

 اب استخراج نهایت در. گردید مواجه شکست با هاآن اکثر

. گردید حاصل مطلوب نتایج و گرفت انجام بایوزول روش

 و کیفیت آمده بدست RNA شد سعی آزمایش این در

 و ابیی توالی برای نهایت در و باشد داشته مطلوبی کمیت

 222 نسبت که شد استفاده هایی RNA از cDNA سنتز

 5/1 از بیشتر 232 به 222 ، نسبت2 از بیشتر 252 به

(NanoDrop-2000)نسبت ، RNA  ریبوزومیs 25  بهs 

و  (درصد 1 آگارز ژل رو الکتروفورز) 5/1 از بیشتر 15

 دستگاه با آنالیزر بایو) 5 از بیشتر( RIN) اینتگریتی

Agilent Bioanalyzer-2100 )عکس از ای باشند. نمونه 

 شده استفاده های RNA بایوآنالیزر نتایج و الکتروفورز ژل

 شده آورده1شکل  در گل باریجه ریشه و اندام دو برای

 .است

ها و مونتاژ یابی، ارزیابی خوانشتوالی

 ترانسکریپتوم

 cDNA کتابخانه ساخت روش از RNA یابی توالی جهت

 یابی توالی جهت. گردید استفاده oligo-dT روش با

 استفاده Illumina HiSeq2000 دستگاه از ترانسکریپتوم

 یتکیف و کمیت با هایخوانش تولید نظر از که گردید

 نومژ باریجه برای که آنجا از. باشدمی مطلوب بسیار بالا

 برای نیز آن یRNA یابیتوالی و نداشت وجود رفرنسی

 زا مونتاژ لاین پایپ از استفاده، گرفتمی انجام اول بار

 بعدی آنالیزهای و ترانسکریپتوم بازسازی جهت نو

 تعداد و طول چه هر موارد این در که .بود ناپذیر اجتناب

 نای در بنابراین. است بهتر باشند بیشتر هاخوانش

 152 خوانش طول با سویه دو یابیتوالی روش از تحقیق

 به) نمونه هر برای باز گیگا 5 حداقل مقدار و نوکلئوتید

 راست سمت هایخوانش برای باز گیگا 5 مثال عنوان

 هایخوانش مشخصات. گردید استفاده( هانمونه از یکی

اشاره  1 جدول در هانمونه از هریک برای آمده بدست

 افزار نرم از هاخوانش کیفیت تعیین جهت. شده است

FastQC نرم از نامناسب بازهای برش و فیلتر جهت و 

 ارزیابی نتایج. شد استفاده FASTX-Toolkit افزار

 نظر از هاخوانش کیفیت که داد نشان هاخوانش کیفیت

 و (2-1شکل ) نوکلئوتیدها تک تک کیفیت میانگین

 وضعیت از  (2-2 شکل) هاخوانش کیفیت میانگین

 جهت هاخوانش مونتاژ .باشندمی برخوردار مطلوبی

 و  Trinity افزار نرم با رفرنس ترانسکریپتوم ایجاد

 یستمس با سرور کامپیوتر یک روی فرض پیش تنظیمات

 اراید حاصل ترانسکریپتوم. گرفت انجام لینوکس عامل

 53/521 متوسط طول با ترانسکریپت 155232

 کریپتومترانس کیفیت تعیین جهت .باشدمی نوکلئوتید

. گردید استفاده Transrate افزارنرم از شده مونتاز

 1/33 هک داد نشان افزار نرم این با ترانسکریپتوم ارزیابی

 هایخوانش از درصد 11/52 و گل هایخوانش درصد

 این هک اند. شده استفاده ترانسکریپتوم تولید در ریشه

. باشدمی هاخوانش از استفاده بالای راندمان از نشان

 فیتکی از نشان باشد بزرگتر عدد این چه هر کلی بطور

 بودن درصد 22 از کمتر اینکه ضمن، است مونتاژ بالاتر

 کیفیت یا مونتاژ پایین راندمان دهندهنشان اعداد این

 . (Smith-Unna et al., 2016)باشد می هاخوانش پایین
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 .2122: ارزیابی با دستگاه بایوآنالیزر 2-1درصد آگارز، شکل  1: ارزیابی روی ژل 1-1. شکل cDNAاستخراج شده جهت ساخت کتابخانه  RNA: ارزیابی 1شکل .
Figure 1: Evaluation of extracted RNA for making cDNA library. Fig 1-1: Evaluation applied on 1% agarose gel, Fig 

1-2: Evaluation by Bioanalyzer machine 2100. 
 

 

 Illumina HiSeq2000: کمیت و کیفیت خوانش های بدست آمده از توالی یابی با دستگاه 1جدول 
Table 1: Short reads quantity and quality from sequencing by Illumina HiSeq2000 

Sample Read length (bp) Number of Reads Q20 (%) GC (%) 

Root 150 41,403,916 97.12:96.98 
 

43.87 

Flower 150 35,028,552 97.92:95.97 53.55 

 
 .هاخوانش کیفیت میانگین: 2-2 شکل  نوکلئوتیدها کیفیت میانگین: 1-2شکل. هاخوانش کیفیت تعیین نتایج: 2 شکل

Figure 2: Short reads quality control by FastQC. Fig 2-1: Quality scores across all bases, and Fig 2-2: 

Quality score distribution over all reads. 

 

شننناسننایی و تفسننیر عملکردی ترانسننکریپتوم با 

 دیتابیس های مختلف
 از هباریج ترانسکریپتوم مستندسازی و شناسایی جهت

 از رایج پروتئینی هایدیتابیس با ترانسکریپتوم همردیفی

-NCBI  ،Swiss تکراری غیر هایپروتئین دیتابیس جمله

Prot ،TAIR10 و PLAZA 3.0 بدین. گردید استفاده 
 از پس و شده دانلود مذکور هایدیتابیس فایل منظور
 همردیفی BLAST+افزار  نرم کمک با دیتابیس ساخت

 BLASTX از استفاده با هادیتابیس این با ترانسکریپتوم
 مستند و شناسایی برای.  (E-value ≤ 10-5)گرفت انجام

Fig 2-1 Fig 2-2 

Fig 1-1 Fig 1-2 

           Flower            Root 
 

28s rRNA 

18s rRNA 

5s rRNA 
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 ایهمتابولیت بیوسنتز مسیرهای در درگیر هایژن سازی
 استفاده PlantCyc و KEGG هایدیتابیس از ثانویه
 یرز با سازی مستند سرعت و راندمان بررسی جهت. گردید

 زیر این، NCBI تکراری غیر هایپروتئین گیاهی دیتابیس

 موارد با مشابه BLASTX سپس و شد ساخته مجموعه
( درصد 21/23) 122235 کلی بطور. گرفت انجام قبل

 هر همس که گردید سازی مستند موفقیت با ترانسکریپت
.است آمده 3 شکل و 2 جدول در پروسه این در دیتابیس

 (value ≤ 10-E-5های مختلف )ترانسکریپتوم با دیتابیس BLASTX: نتایج حاصل از 2جدول 
) 5-value ≤ 10-Table 2: Results of aligning transcriptome with different databases (BLASTX, E 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 تفسیرشده هاینواحی  مشترک نشان دهنده توالی. باریجه ترانسکریپتوم استفاده شده برای تفسیرسازیهای مختلف  دیتابیس مقایسه: 3شکل

 .باشدمی مختلف هایدیتابیس بین مشترک
Figure 3: Comparison of databases used to annotate the transcriptome of F. gummosa. The overlapping sections represent the shared 

transcripts that are annotated by different databases. 
 

 پتترانسکری تعداد بیشترین رفتمی انتظار که مانطوره
 حاصل NCBI-nr دیتابیس با هاتوالی بلاست از هیت دارای

 این بودن تر کامل دهندهنشان نتیجه این که گردید.
 بودن تر لکام. باشدمی هادیتابیس سایر به نسبت دیتابیس
 حجم و توالی تعداد بودن زیاد از ناشی NCBI-nr دیتابیس
 ایینپ سرعت به منجر موضوع همین که باشدمی دیتابیس

 بنابراین. ودشمی دیتابیس این با ترانسکریپتوم تفسیرسازی
 لمث توالی زیادی تعداد برای دیتابیس این از استفاده

 و قدرتمند سرور از استفاده با تنها باریجه ترانسکریپتوم

 حجم کاهش منظور به. باشدمی مقدور زیاد زمان صرف

 گیاهی زیردیتابیس ساخت روش از NCBI-nr دیتابیس
 این گیاهی دیتابیس زیر. گردید استفاده دیتابیس این

. دارد را اصلی دیتابیس درصد 12 حدود حجمی دیتابیس
 در) اصلی دیتابیس با nr گیاهی دیتابیس زیر مقایسه
 پارامترهای و استفاده مورد سیستم بودن مشابه صورت
 کل بلاست برای نیاز مورد زمان که داد نشان( بلاست

 کمتر برابر nr ،22 گیاهی زیردیتابیس با ترانسکریپتوم
 با، هیت دارای ترانسکریپت تعداد نظر از. بود خواهد

 1133 تعداد NCBI-nr اصلی دیتابیس از استفاده

 و ناساییش آن گیاهی زیردیتابیس از بیشتر ترانسکریپت

Databases Number of Hits 

NCBI nr-Proteins 99,144 (62.57 %) 

Swiss-Prot 66,312 (41.85 %) 

TAIR10 82,662 (52.17 %) 

PLAZA 3.0 89,137 (56.26 %) 

KEGG 43,859 (27.68 %) 

PlantCyc 49,053 (30.96 %) 

 nr 89,205 (56.30 %)زیردیتابیس گیاهی 

Total 100,275 (63.29 %)) 
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 نشان ترانسکریپت 1133 این بیشتر ارزیابی. گردید تفسیر
 ،باکتریایی هایآلودگی به مربوط هاتوالی این که داد

 دارای زنده موجودات سایر و حشرات، قارچی، ویروسی
 اساس بر .باشندمی باریجه با همزیستی یا پارازیتی روابط
 تابیسدی با ترانسکریپتوم سازی تفسیر از حاصل نتایج

NCBI-nr تراسکریپت( درصد 31/5) 13315 مجموع در 
( درصد 22/2) 2212،  انگور هایپروتئین با شباهت دارای

 .باشندمی  کنجد با( درصد 22/2) 2351 و  کانفورا قهوه با

 

و  GOدسننته بندی ترانسننکریپتوم باریجه از ن ر 
KOG 

ترانسکریپوم  بندی طبقه جهت حاضر تحقیق در

 اساس رب )ترانسکریپتوم بدست آمده از گل و ریشه باریجه(

 هستی اساس بر بندی طبقه روش دو از هاژن وظایف

-ژن وظایف اساس بر بندی طبقه و(، GO) هاژن شناسی

، GO ارزیابی جهت. گردید استفاده( KOG) ارتولوگ های

-NCBI دیتابیس با شده شناسایی هایترانسکریپت برای

nr (هیت دارای )GO سپس و شده استخراج موجود های 

( درصد 52/22) 33235 برای کل در. شوندمی بندی دسته

 هاییونیژن( درصد 55/33) 22151 و ها ترانسکریپت

 فراوانی با هایGO. شد شناسایی GO یک حداقل باریجه

،  بیولوژیکی فرایندهای اصلی دسته سه و گروه 22 در بالا

. دشدن بندی طبقه سلولی اجزای و مولکولی عملکردهای

 با مرتبط GO بیشترین بیولوژیکی هایفرایند دسته در

، ژن 25223) سلولی هایفرایند در درگیر هایپروتئین

(، درصد 23/22) متابولیکی فرایندهای(، درصد 25/22

 بیولوژیکی تنظیمات(، درصد 52/5)  بیوسنتزی فرایندهای

. باشدمی( درصد 33/2) تحریکات به پاسخ و( درصد 53/2)

 عالف وضعیت در گیاه که است آن یدهندهنشان نتایج این

 یمولکول عملکردهای نظر از. است داشته قرار متابولیکی

 23551) اتصالی عملکردهای با مرتبط ها GO بیشترین

(، درصد 23/22) کاتالیکی هایفعالیت(، درصد 53/22، ژن

(، درصد 11/12) هااندامک ممبران به اتصالی عملکردهای

 نوکلئوتیدهای اتصال و( درصد 32/1) نوکلئوتیدی اتصال

 سلولی اجزای دسته در. باشندمی( درصد 22/5) پورین

 22/21، ژن 23511) سلولی دسته در ها GO بیشترین

 12/12) اندامکی(، درصد 12/12)  سلولی درون(، درصد

 و( درصد 11/12) سلولی درون هایاندامک(، درصد

 دسته برای. باشندمی( درصد 23/11) اندامکی ممبران

 همقایس روش از، هاآن عملکرد اساس بر هاژن بیشتر بندی

 ادهاستف ارتولوگ پروتئینی هایگروه دیتابیس با هاژن

 . (2)شکل  گردید

  

 (.KOGهای باریجه بر اساس عملکرد آن ها در مقایسه با پروتئین های کلاستر بندی شده )  : طبقه بندی ژن2شکل 
Figure 4: KOG classification of F. gummosa transcriptome.  
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  3125 در ژن 22535 و ترانسکریپت 22252 مجموع در

سته کلی کلاس 22 و عملکردی خانواده .  شدند بندی د

  دج یک از گیرندمی قرار کلاس یک در که هاییپروتئین

مده بوجود مشتتتترک پروتئینی ند آ   کلاس بزرگترین. ا

سکریپت پروتئینی سته به متعلق باریجه تران سمم د   کانی

  آن از بعد. باشدمی( درصد 21/12) سیگنالی انتقال های

  از بعد تغییرات و( درصتتد 25/11) عمومی عملکردهای

صد 22/1)  ترجمه صد 25/2) 1522 همچنین(. در (  در

  بیوسنتز دسته در ژن( درصد 35/3) 121 و ترانسکریپت

  گیرندمی قرار  کاتابولیستتم و انتقال، ثانویه هایمتابولیت

  متنوعی و زیاد مقدار که استتتت آن دهنده نشتتتان که

 .شودمی تولید باریجه در ثانویه هایمتابولیت

 کلی گیرینتیجه

وم ترانسکریپت تحقیق حاضر به عنوان اولین مطالعه روی

یار  عات مولکولی بستتت ید اطلا به تول جه منجر  باری

ارزشتتمندی گردید که این اطلاعات راه را برای ستتایر 

داد که نماید. نتایج نشتتتان مطالعات اصتتتلاحی باز می

جهتتت تفستتتیر عملکردی ترانستتتکریپتوم تلفیقی از 

باشتتد اما برای گیاهان های متفاوت مطلوب میدیتابس

توان از زیر دیتابیس می nrبجای استتتفاده از دیتابیس 

استتتتفاده کرد که در اینصتتتورت با راندمان  nrگیاهی 

مشابه صرفه جویی زیادی در وقت و هزینه خواهد شد. 

و  GOبندی ترانسکریپتوم از نظر  همچنین نتایج دسته

KOG  نشتتان داد که گل و ریشتته باریجه از نظر تولید

 های ثانویه در وضعیت فعالی قرار دارند. متابولیت
 

 سپاسگزاری

های این پروژه با حمایت مالی مرکز مطالعات و همکاری

 المللی انجام شده است.علمی بین
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