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  :دهيچك

 مناطق يبوم كه است) Apiaceae( انيچتر خانواده از گلدار ياهيگ) .Cuminum cyminum L( سبز رهيز
و  ژنوماز  ياندك اريسبز، اطلاعات بس رهيفراوان ز ييدارو تياهم رغمبه. باشديم هند تا ترانهيمد شرق
 يتوال يابيارز جهت حاضر مطالعه دردارد.  وجود اهيگ نيا در موجود باتيترك ييايميوشيب يهاسميمكان

 جهت ،)نآ وسنتزيب ياصل محل و يديئآلد باتيترك يتجمع بالا لياز اندام گل (به دل ،سبز رهيز رونوشت
 ونيليم 153 از شيب ت،ينها دراستفاده شد.  RNA-Seq يهازيآنال انجام و نمونهچهار  از RNA استخراج

- رونوشت جاديا منظور به هاخوانش يبندسرهمحاصل شد.  هانمونه نيا يابيياز توال باز 50 طول به خوانش

 ني. بهترانجام شد 32و  kmer 25 ريو با مقاد )1.  1.  3(نسخه  Trinity افزارنرم توسط شده انيب يها
. شد ييساشنا) 3(نسخه  BUSCO افزارنرم از استفاده با هارونوشت يتوال بودن كامل اساس بر يبندسرهم

 1136برابر با  N50باز و مقدار  725طول  نيانگيم با) گي(كانت ژن يتوال 50973 هاخوانش يبندسرهم از بعد
 رونوشت 35860، تعداد نيا ازشد.  ييشناسارونوشت  53103تعداد ژن،  نياز ا  نيهمچندست آمد.  بهباز 
 كي يدارا حداقل هارونوشت درصد 7/66از  شيب. بودند Nr يهمولوگ در بانك اطلاعات كيحداقل  يدارا

 شتريند. ب) بوديسلول اجزاءو  يمولكول يهاعملكرد ك،يولوژيب يهاندي(فرآ GO ياطلاعات بانك در همولوگ
 نيستنخ حاضر مطالعه در. بودند ييغشا يها تيفعالو  يسيرونو ميتنظشده مرتبط با  ييشناسا يژن ها

 يهاژن ييشناسا منظور به يبعد مطالعات در توانديم كه شد گزارش رهيز اهيگ در رونوشت يتوال ليپروفا
 .رديگ قرار فادهاست مورد اهيگ نيا در يكيژنت مطالعات گريد و مختلف هيثانو باتيترك يوسنتزيب ريمس در ليدخ

  .يابيرونوشت ژن، زيره سبز، گياه دارويي، نسل دوم توالي :كلمات كليدي
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   مقدمه

) .Cuminum cyminum L( يسبز با نام علم رهيز

و بومي مناطق مديترانه  )Apiaceaeان (يچتر رهيت از

- ميطور گسترده در آن مناطق كشت ه است كه ب

-از مهم يكي نيهمچن .(Sowbhagya, 2013) شود

 ييهاكشور يبرا يصادرات ييدارو اهانيگ نيتر

 ييايآس يهااز كشور گريد يبرخ و هند ران،يا رينظ

 سبز رهيز ران،يا كشور در .(Kafi, 2006) باشديم

 كشت ريز سطح اول رتبه هكتار، هزار 18 حدود با

 داده اختصاص خود به را ييدارو اهانيگ انيم در

 نيا .(Taghavi and Eiman-Khan, 2005) است

- دگرگرده يكساله، ،)14x=2=n2( ديپلوئيد اهيگ

 اهيگ نيترمهم عنوان بهبوده و  گلدار و افشان

. است شده شناخته ما كشور در ياهل ييدارو

 اهيگ نيا كشت مستعد ،كشور ينواح از ياريبس

 و تياهم بربه تدريج  و باشنديم ديمف ييدارو

 .(Kafi, 2006) شود يم افزوده آن كشت ريز سطح

ترين نركيبات دارويي اسانس زيره سبز اصلي

هستند كه در  هاديترپنوئ و منيس د،يآلدئ نيكوم

بذر زيره سبز بيشترين تجمع را دارند 

(Thippeswamy and Naidu, 2005) . 65حدود-

 ليتشك ديآلدئ نيكوم را اسانس زيره سبز درصد 40

كه جزئي  )Parthasarathy et al., 2008( دهديم

شود. ساخت اين ها محسوب مياز مونوترپن

مونوترپن با واسطه آنزيم كليدي ليمونن سنتاز 

كه  (Mahmoud et al., 2004)صورت مي گيرد 
                                                           

1
 Next Generation Sequencing  

 يهاگل و ساقه دربيشترين بيان ژن كدكننده آن 

 )mm4-3( كوچك و) >mm2( كوچك اريبس

 اسانس. (Ghanadnia et al., 2011)افتد اتفاق مي

 تا كه است يدانياكس يآنت تيخاص يدارا سبز رهيز

 در موجود يفنل ساختار به مربوط ياديز حدود

 ,Guenther( باشديمآن  دئيآلدكومين بيترك

1948.( 

 جاديا يبرا ژن انيب ميتنظهاي درك مكانيسم
است.  ياساس يامر پيو فنوت پيژنوت انيم ارتباط

و با  بوده كنترل تحت داًيشد هاRNAسنتز و بلوغ 
 كيولوژيب يهانديژن، فرآ انيشبكه ب كي ليتشك

-سميمكان و اصول قيعم درك. كنديم تيهدا را

 بهتر فهم يبرا هاي بيان ژنشبكه نيا بر حاكم يها
 ينمو مراحل طول در ژن انيب ميتنظ يهاسميمكان

 اهانيگ در يطيمح يهاگناليس انواع به پاسخ و
. (Marguerat and Bähler, 2010) .است يضرور
 يهايتوال اطلاعات بودن دسترس در نيهمچن
 يهاژن يتوالبه  يابيدستبه قادررا  گراصلاح ژنوم،

نسل هاي استفاده از روششروع . كنديم مطلوب
گردد و بهبود برمي 2004سال  به 1يابيبعدي توالي

ها منجر به يابي طي اين سالهاي تواليروش
تحولي در دستيابي به حجم وسيعي از اطلاعات 
ژنومي در موجودات مختلف شده و توانسته 

ر بهبود ان دگراصلاح مختلف يهاازينپاسخگوي 
. (Barabaschi et al., 2015)ي باشد زراع اهانيگ

گونه گياهي  100تاكنون پيش نويس ژنومي حدود 
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- ها مقرون بهاين دسته از روش .منتشر شده است

پذيرند صرفه، داراي تكرارپذيري بالا و انعطاف
(Vlk and Řepková, 2017). است، ذكر به لازم 

كاربرد  بدليل توليد حجم انبوهي از اطلاعات،
يابي نياز به تخصص هاي نسل بعدي تواليتكنيك

 يبيارشناسايي و  هاداده ليتحل و هيتجزدر زمينه 
 شيمراحل مختلف آزما يموجود در ط يخطاها و

 طول در آمدهبه وجود  يو خطاها يبي. اردارد
 و هيتجز يرو به يداريمعن اثرات يابييتوال
و لذا  خواهند داشت كيوانفورماتيب يهاليتحل

اين خطاها  هاي مختلفي براي بررسي و رفعروش
محققان دانشگاه جان از جمله . ارائه شده است

به نام  K-mer يبر مبنا يروش نز،يهاپك
Rcorrector (RNA-Seq error Corrector)  با

 در يابييتوال يتصادف يخطاها حيهدف تصح
 Song and) دادند ارائه RNA-Seq يهاخوانش

Florea, 2015).  
هر دو نوع  يبرا RNA-Seq يتكنولوژ 

 يشده است. برا استفاده مدلريموجودات مدل و غ
 يابييتوال سبز، رهيز ليقب از مدلريموجودات غ

- سرهمو به دنبال آن ) Deep sequencing( قيعم

 يبرا ،يبندخوشه) و De Novo( ابتدا از يبند
 است يمرجع ضرور رونوشت يتوال به يابيدست

(Yong et al., 2014) .مطالعات رياخ يهاسال يط 
 يبرا RNA-Seq يبا استفاده از تكنولوژ ياريبس

-به تنش مقاومت انواع دهيچيپ سميبردن به مكان يپ

 باتيترك وسنتزيب ريمس و هاي زنده و غيرزنده
 انجام يزراع اهانيگ ريسا و ييدارو اهانيگ هيثانو

 نيجمله چن از .استو در حال انجام  شده

 اهيدر گ RNA-Seq كيكاربرد تكن ،يمطالعات
-شهير. است) Gentiana macrophylla( ييدارو

 ييهايماريب درمان يراب اهيگ نيا شده خشك يها
مورد  معده يهايماريو ب تيهپات ل،يچون زگ

 وجود عدم حال، نيا با. گيردياستفاده قرار م
 از مانع اه،يگ نيا كيژنت مورد در يكاف اطلاعات

 كيژنت يمهندس قيطر از آن موثره باتيترك ديتول
در  RNA-Seq كيراستا، كاربرد تكن نيدر هم .بود

 كه شد ژنتك 42918 ييمنجر به شناسا اهيگ نيا
 به مربوط ياطلاعات يهابانك با بلاست قيطر از

 ،KEGG يبانك اطلاعات رينظ يوسنتزيب يهاريمس
انواع  يوسنتزيب ريمس با ژنتك 2339 تعداد

 Hua) شدند فيهمرد اهيگ نيدر ا هيثانو باتيترك

et al., 2014). توالي رونوشت ليو تحل هيتجز 
Thapsia laciniata يابييتوال يتكنولوژ قيطر از 

 در ريدرگ ديجد يهاژن ييشناسا به ،نسل بعد
 78/66. از مجموع منجر گرديد هاديترپنوئ وسنتزيب
 شهيخوانش به دست آمده از بافت ر ونيليم

T.laciniata، 58/64 76565خوانش به  ونيليم 
 از پس شد. يبازساز bp 1261  =N50با  گيكانت

 ياطلاعات يهابانك قيطر از هاگيكانت بلاست
 يهاريمس گاهيپا و ژن يآنتولوژ به مربوط

 گيكانت 5و  17تعداد  بيبه ترت ،KEGG يوسنتزيب
و  هاترپن وسنتزيمسئول ب هايكانتيگ عنوانه ب

 ,.Drew et al( شدند شناخته هاترپنيسزكوئ

 رونوشت يتوال 2013در سال  ني. همچن)2013
مورد  يتكنولوژ نيبا استفاده از ا زيگونه كرفس ن

 در هاخوانش يمطالعه قرار گرفت. پس از بازساز
 با كه شد ديتول ژنتك 42280 تعداد مجموع
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 ،Nr، COG ليمختلف از قب هايفرمپلت از استفاده
GO، KEGG، مشخص شد.  هاژنتك يفيهمرد

و  ييگونه شناسا نيا در زين SSR ياريتعداد بس
از كرفس مورد  هيالحاق 31 يچندشكلو  ريتكث زانيم

  .(Fu et al., 2013) قرار گرفت يبررس
جنس  يهاگونه از يابييتوال داده چيه تاكنون
Cuminum ويآرش در SRA تيسا NCBI  گزارش

 يهاداده وجود گر،يد ينشده است. از سو
سبز  رهيدر ارتباط با ز زياندك و ناچ اريبس يمولكول

در  ياهل ييدارو اهانيگ نياز مهمتر يكيبه عنوان 
به همراه  زيكشت را ن ريسطح ز نيشتريكشور كه ب

 استيمهم در دن يا هيادو اهيگ نيدارد و دم
(Bettaieb Rebey et al., 2012)، انجام  لزوم

 شيب را كسيپتوميو ترانسكر كسيژنوم قاتيتحق
 نياز ا ييها. وجود دادهدينمايم يضرور شياز پ

 باتيترك يوستنزيب ريمس بهتردرك  يبرا ليقب
 فراوان تياهم زيحا  سبز رهيز ارزشمند هيثانو

 ايبار در دن نينخست يبرا حاضر پژوهش. در است
 ،يابييسبز توال رهيز هايرونوشت مجموعه

 يبندخوشهو  ريتفس يو از نظر عملكرد يبازساز
 ارزشمند اطلاعات نيا كمك با تا است دهيگرد
گردد  ييشناسا باتيترك نيا وسنتزيب يهاسميمكان

 ريو سا اهيگ نيا ياصلاح مولكول يبرا يو راه
  . شود گشوده خانوادههم ييدارو اهانيگ
  

  هاروش و مواد

 سبز رهيز )استان فارس( اكوتيپ سيوند بذور
)Cuminum cyminum L.(،  در  قهيدق 20به مدت
 يدرصد ضدعفون 2/0 ميسد تيپوكلريه

(Ghanadnia et al., 2011)  و در ادامه پنج مرتبه
با آب مقطر شست و شو داده شدند. سپس به 

 به بذور ،يزنمنظور حذف اثرات بازدارنده جوانه
 از پس. شدند ساندهيخ مرطوب يصاف كاغذ يرو
 يمحتو خانه 216 يهاينيبذور در س ساعت، 48
 منظور به تيپرل درصد 25 و ماس تيپ درصد 75
 هاگلدان يساز آماده جهت. شدند كشت نشاء هيته

 تاشد  ختهيداخل هر گلدان ر زهيسنگر يمقدار
تبادل هوا، وزن  جهت لازم يفضا جاديا بر علاوه

 نشاء انتقال ادامه در. شود كساني هاگلدان يتمام
 نيانگيم با گلخانه طيمح در ياصل يهاگلدان به

درصد  58و رطوبت گراد درجه سانتي 24 يدما
 انجام گرفت.

عنوان بافت  به اه،يگ گل بافت از يبردارنمونه
 بهو  ها)تيبذر و تجمع متابول ليهدف (محل تشك

 مرتبه 4 تعداد به و بوته چند ازي مخلوط صورت
 پس روز 36( يشيزا مرحله در گلخانه طيشرا در
 ازت با بلافاصله، ) انجام شد. اندام گلكاشت از
 شيآزما انجام يبعد مراحل يبرا و شد زيفر عيما

 .ديگرد ينگهدار گراديسانت درجه -80 يدما در
 استخراج ،توالي رونوشت زيآنال در مرحله نياول

RNA استخراج  .باشديم مناسب تيكم و تيفيك با
RNA يتجار تيك يشنهاديبراساس روش پ 

 تيفيك يمنظور بررس بهانجام گرفت.  وزوليبا
RNA  استخراج شده، الكتروفورز ژل آگارز انجام

 ريكه مقاد نياز ا نانياطم يبرا نيشد. همچن
مورد  cDNAساخت كتابخانه  يبرا يكساني

شده  راجاستخ RNA كميت رند،يگياستفاده قرار م
  .شد بررسي نانودراپتوسط دستگاه 
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نمونه  ،يابييتوال يهاشيآزما انجام منظور هب
RNAياستخراج شده كه دارا يها RIN>7 

)RNA Integrity Number (يكمپان به بودند BGI 
 فرمپلت لهيوس به هانمونه .شد ارسال نيچ

BGISEQ-500RS يبا استفاده از فناور Single-

end  طبق دستورالعمل  دينوكلئوت 50با طول قرائت
  ).1(جدول  شدند يابييتوال BGI يكمپان

 افزارنرم از استفاده با خام يهاخوانش ابتدا
Fastqc از مشكلات  يكيشدند.  تيفيكنترل ك

 يبيار RNAseq يداده ها ليو تحل هيمرتبط با تجز
 درخام است.  يموجود در خوانش ها يو خطاها

 كاهش منظور به حاضر مطالعه در راستا نيهم
 افزارنرماز  ها،داده در موجود ياحتمال يخطاها

Rcorrector  ادامه دراستفاده شد. ) 2.  0(نسخه 
) 20 از(كمتر  نيپائ تيفيك با يهاخوانش و بازها

 ماندهيباق ياحتمال ينكريل يهايآلودگ نيهمچن و
 Trimmomatic افزارنرم از استفاده با هاخوانش در

 يبندسرهممنظور  به .شدند حذف) 0.36(نسخه 
 هيبر پا كه Trinity افزارنرم از خام يهاخوانش
استفاده   باشد،يم de Bruijn’s graph ياستراتژ

 بالاتر صحت اساس بر افزارمنر ني. انتخاب اديگرد
موجود  يافزارهانرم ريسا به نسبت آن شده گزارش

. (Grabherr et al., 2011) بوددر مطالعات قبل 
 يهاگيكانت جاديا  و هاخوانش يبندسرهم جهت

كه در  32و  25مختلف  K-mer دو بالا تيفيك با
 هيتجز مورد شوند،يم يات بررساكثر مطالع

. سپس (Blande et al., 2017) گرفت قرار ليوتحل
 بدست گيكانت مجموعه دو تيفيك يابيارز يبرا

 افزارنرم ازشده،  انيب K-merآمده توسط دو 

 BUSCO 2.0.1 )Benchmarking يشنهاديپ

Universal Single-Copy Orthologs (
(Waterhouse et al., 2013) سنجش  وN50  

   استفاده شد.
 از يبردارنمونه ،BUSCO افزاردر نرم

 از شيب در ارتولوگ يهاگروه و ژنوم هاصده
 يهاژن و است شده انجام ها گونه 90%

 شامل ياصل يلوژنيفارتولوگ مربوط به شش 
 ،يااختهي چند جانوران مهرگان،يب داران، مهره
 يعموم نشانگر يهاژن و هاوتيوكاري ها،قارچ

 قياز طر يوتيپروكار يهاژنوم يابيارز يبرا
 از بعد. است شده يآورجمع OrthDB گاهيپا

 يبندسرهم بهتر كه يگيكانت مجموعه انتخاب
 يبندسرهم بازده شيافزا جهتشده بود و 

 درصد 95 از شيب يدارا يهاگيكانت، هاخوانش
مجزا در نظر گرفته  Trinityكه توسط  يكساني

 (نسخه  CAP3 افزارنرم از استفاده باشده بودند 
  .شد يبندسرهم مجددالينوكس) 

 ييهاگيكانت CAP3نرم افزار  قيتحق نيدر ا
- يم يهمولوژدرصد  95 از شيب يدارا كه را

 در. رديگيمدر نظر  گيكانت كيعنوان ه ب باشند
شده  جاديا يهاگيكانت تيفيك يبررس يادامه برا
نمونه با  4مربوط به هر كدام از  يهاخوانش

 هاخوانش يبندسرهمحاصل از  رونوشت يتوال
 افزارنرم از استفاده باصورت جداگانه ه ب

Bowtie2  شدند فيهمرد )4.  3.  2(نسخه.  
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  .شيرايپو انجام  Rcorrectorبا  حينمونه پس از تصح 4مربوط به  يهاخوانش  تيفيك -1 شكل

Figure 1- Read qualities of 4 samples after correction and trimming by Rcorrector 

 

  

عنوان ه ب جيبا ژنوم هو يفيهمرد ت،يدر نها
 زانيم نييتع منظور به سبز هريزبا  خانوادههم ياهيگ

 يبررس جهت اهيگ دو رونوشت يتوال شباهت
 صورت ،SSR يعموم يهانشانگر انتقال تيقابل

  .گرفت
- گيكانت يكدكنندگ تيقابل يبررس منظور به

 افزارنرم توسط هايتوال همه شده جاديا يها
Transdecoder  يهايتوال به) 3.0.1(نسخه 

 همولوگ افتني منظور. به شدند ترجمه ينيپروتئ
 دست هب يهايتوال شده، ييشناسا يهاژن ياحتمال

(بخش  nr ياطلاعات يهابانك برابر در آمده
 BLASTX افزارنرم با UniprotKB) و ينيپروتئ
ترجمه  ينيپروتئ يهايتوال نيشدند. همچن يبررس

 يهادر برابر بانك زين Transdecoderشده توسط 

 يبرا Eشدند. مقدار  BLASTPمذكور  ياطلاعات
)et  Zhang در نظر گرفته شد 10-5 يآمار يبررس

al., 2015) .يكيولوژيب ريمس به مربوط اطلاعات 
) و عبارات ژن KEGG ياطلاعات بانكدر  موجود(
شده  ييهمولوگ شناسا يهاژن با مرتبط ينتولوژآ

 ياستخراج شد. برا UniprotKB ياز بانك اطلاعات
 هايتوال نيا آمده، بدست يهايتوال شتريب يبررس

با  زين miRBaseو  Rfam ياطلاعات بانك برابر در
شدند كه  يبررس BLASTN افزاراستفاده از نرم

 نظر در E، 5- 10 مقدار يداريمعن يبررس يبرا
 يمتمركز برا ستميس كي miRBase. شد گرفته

 miRNA يهاژن به ديجد يهااختصاص نام
 ني. همچن(Griffiths-Jones, 2010)كنديفراهم م

در برابر  HMMscan افزارنرم از استفاده با هايتوال
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 يهانيشدند تا دم يبررس Pfam ياطلاعاتبانك 
  شود.  ييشناسا هايتوال در موجود ياحتمال

  

  بحث و جينتا

 يبندسرهم روش از استفاده با حاضر مطالعه در
de novo رونوشت يتوال مرجع ييبه شناسا اقدام 

 يبرا اهيگ نيا در گزارش كه سبز شد رهيز اهيگ در
  . استيدن در بار نينخست

- نمونه تيكم و تيفيك يبررس از حاصل جينتا

) نشان داده 2استخراج شده در شكل ( RNA يها
خوانش  ونيليم 152از  شيدر مجموع ب شده است.

 كوتاه طول رغميشد. عل جاديا يدينوكلئوت 50
 يبنددقت سرهم ،يابييتوال يبالا عمق ها،خوانش

 يابييتوال عمق مقدار تياهم. دهديم شيافزا را
 استدر مطالعات قبل ثابت شده  جيدر بهبود نتا

(Honaas et al., 2016; Wang and Gribskov, 

 با يهاو حذف خوانش حيتصح نديدر فرآ .(2017
، 274107، 289175 بيترت به نييپا تيفيك

 تا اول يها نمونه در خوانش 385644 و 122858
 از پسو  تي).  در نها1(جدول  شد حذف چهارم

 و حفظخوانش  152680585 از شيب نگ،يميتر
 هاگيكانت جاديا و شده انيب يهاژن ييشناسا يبرا

با  گيمجموعه كانت دو اساس، نيبرا. شد استفاده
K-mer 25  شد.  جاديا 32و  
نشان داد،  BUSCO افزارنرم از حاصل جينتا

 شده جستجو ارتولوگ يگروه ژن 1440از مجموع 
 833و  993 تعداد بيبترت ،وجود دارد اهانيكه در گ

-Kحاصله از  يهاگيكانت در كامل طور بهگروه 

merداردوجود  32و  25 يها.  
 هاگيكانت يبررس از حاصل جينتا نيهمچن

 شده جاديا يهاگيكانتدر  N50 زانيداد كه م نشان
و  1136 بيبه ترت  32و  K-mer 25با كاربرد 

- مجموع باز ها،گيطول كانت نيانگياست. م 1064

به  زين GC درصد نيانگيم و شده يبندسرهم يها
 K-mer يبرا 45/40 و 38476552 ، 725 ب،يترت
 K-mer يبرا 81/41 و 30606138 ،709و   25
 شده جاديا يهاگيكانت نكهيا به توجه بابود.   32

 شده ذكر يارهايمع اساس بر K-mer 25توسط 
 عنوان به هاگيكانت نيا بود، يبهتر تيفيك يدارا

 انتخاب هايبررس ادامه يبرا يينها يبندسرهم
به  kmer25 ،نيمحقق ري. در مطالعات ساشدند

 ييمناسب شناسا يعنوان روش سرهم بند
 ,.Aguilera et al., 2017; Chopra et al)دش

- گيكانت طول) يتوال 27897درصد ( 53 .(2014
  .بود دينوكلئوت 500 تا 200 نيب شده جاديا يها
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هاي تيفيك يدارا  RNA ينوارها(ب) و   1Kb DNA Ladder RTU وزني نشانگر(الف)  -2 شكل

و  تيفيك نييژل آگارز جهت تع يرو وزوليبا تيبا استفاده از ك هاي مختلفمربوط به استخراج متنوع

  .يمورد بررس يهانمونه تيكم
Figure 2- 1Kb DNA Ladder RTU (a) and RNA bands on agarose gel showing quality and 

quantity of different extracts using Biozol kit   

  

 قبل هاسبز و تعداد خوانش رهيدر ز RNAseq يابييتوال از آمدهدست به يهاخوانش تيكم -1 جدول

  .شيرايپ از بعد و
Table 1- Quantity of reads from RNAseq experiment in cumin and reads before and after 

trimming 

 نمونه (تكرار)
Sample 

 طول خوانش
Read length 

هاتعداد كل خوانش  
Total of reads 

هاي حفظ شدهتعداد خوانش  
Survived reads 

GC درصد   
GC% 

1 50 bp 34392871 34422804 40 

2 50 bp 48327034 48375158 42 

3 50 bp 17261608 17277344 43 

4 50 bp 52567159 52605279 41 
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 25 و) يتوال 11794( درصد 22 ن،يهمچن

 يطول بيترت به هايتوال از) يتوال 13187درصد (
 دينوكلئوت 3000 تا 1000 و 1000 تا 500 نيب

 يمساو اي بزرگتر طول يتوال 255 يبرا تنها. داشتند
 .شد مشاهده دينوكلئوت 3000

از  يا گونه رونوشت يتوال يرو بر مطالعه در
 92/53 زي)، نPelargonium graveolens( رز

 bp 500 – 200 نيطول ب هاگيكانت از درصد
 طول يدارا توالي رونوشت 24داشتند و تنها 

 Narnoliya et)بودند دينوكلئوت 3000بزرگتر از 

al., 2017).  يتوال يروهمچنين در مطالعه 
در  ها گيكانتدرصد  50از  شيب تونيز رونوشت

 شدگزارش  bp 500 – 200  نيدامنه طول ب
(Martı, 2013) .كدام  هر يفيهمرداز  حاصل جينتا

 داد نشان حاصلتوالي رونوشت  با نمونه چهاراز 
، 51/94 ب،ياول تا چهارم به ترت يهانمونه كه
توالي رونوشت درصد با  15/94و  92/70، 63/92

  هاخوانش De novo يبندسرهمحاصل از 
 56/85اول  نمونهدر  ن،يشدند. همچن فيهمرد

 درصد 95/8و  كباري قايدق هاگيكانت از درصد
 Deتوالي رونوشت بار با  كياز  شيب هاگيكانت

novo از  شيب اي كباريشد.  فيهمرد هاخوانش
دوم تا  يهانمونه يهاگيكانت يفيهمرد كباري

 برابر بيترت به De novoتوالي رونوشت  باچهارم 
 89/9و  26/84، 09/7و  83/63، 47/10و  16/82با 

 چهاربه هر كدام از  مربوط يها. خوانشبود درصد
 ياهيكه بعنوان گ جيژنوم هو با يبررس مورد نمونه

 فيهمرد ديآ يسبز به شمار م رهيهم خانواده با ز

 بيهر كدام به ترت چهارم، تا اول يهانمونه. شدند
درصد با ژنوم  52/11و  21/8، 05/15، 60/10
شباهت كم  انگريكه ب دادند نشان يفيهمرد جيهو

. در باشديم گريكدي با اهيدو گ نياتوالي رونوشت 
در  يِعموم SSRنشانگر چند تنها انيچترخانواده 

 جيدر هو هانشانگر نيدسترس وجود دارد كه ا
انتقال  تيقابل 2013. در سال اندشده يمعرف

 دييسبز مورد تا رهيبه ز جياز هو SSR يهانشانگر
. (Kumar et al., 2014) قرار گرفته است

 ينواح محدودة درعموماً  SSR ينشانگرها
 دارند قراريا اينتروني  Non-coding يتكرار

(Subramanian et al., 2003) حاضر، مطالعه در و 
قرار  يمورد بررس يژن ينواح يعني توالي رونوشت

 يهمخوان نيتناقض ب بيترت نيو به ا استگرفته 
مطالعه حاضر  جيو نتا رهيبا ز جيهو SSR ينواح

در  هاSSR يحال، برخ نيع دراست.  هيقابل توج
توان با  يكدكننده ژنوم قرار دارند كه م ينواح

در  ينواح نيا يينسبت به شناسا شتريمطالعات ب
 دردو ژنوم اقدام نمود.  نياهمپوشان  يهابخش

 برابر در شده مشاهده يژن يهايتوال همه ادامه
 تا شدند جستجو مختلف ياطلاعات يهابانك

 جيشوند. نتا ييشناسا ياحتمال يهاهمولوگ
 يپروتئن يحاصل از جستجو در برابر بانك اطلاعات

Nr  با دو روشBLASTP  وBLASTX  نشان داد
 يدارا گيكانت 15065و  13561 بيكه به ترت

 در يكسانيدرصد  50از  شيهمولوگ معنادار با ب
بدون در نظر  ني. همچنباشنديم ياطلاعات بانك نيا

 E سطحو تنها بر اساس  يكسانيگرفتن مقدار 
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 يبرا بيبه ترت ريمقاد ني) ا10-5 ازمعنادار (كمتر 
BLASTP  وBLASTX  39342و  26782 بابرابر 

 بانك برابر در جستجو از حاصل جينتابود.  يتوال
منجر به  زين UniprotKB ينيپروتئ ياطلاعات

معنادار با دو  يتوال 30103و  21669 ييشناسا
. در كل ديگرد BLASTXو  BLASTPروش 

گونه مختلف  773 درشده  ييشناسا يهاهمولوگ
 يهاهمولوگ تعداد نيشتريبكه  شد مشاهده

 Arabidopsis thalianaمدل  اهيگ درشده  ييشناسا
حاصل از  جي. نتاشد افتيهمولوگ)  16959(با 

منجر  miRBase يجستجو در برابر بانك اطلاعات
از  يو حاك ديگرد miRNA يتوال 28 ييبه شناسا

 يهايتوال در داده miRNA يهايبود كه توال نيا
 15 ن،يب نيا ازاست.  ييقابل شناسا توالي رونوشت

 فيهمرد GOموجود در بانك  يهابا ژن يتوال
به عنوان  شدهيي شناسا يهايتوال يفيشد. همرد
miRNA نيا در هانيپروتئ كننده كد يهابا ژن 

 15 نيا يطول بالا نيو همچن ياطلاعات بانك
 نخواهند هايتوال نياز آن است كه ا يحاك ،يتوال

 miRNA يهايتوال از يمناسب ندهينما توانست
 كه نمود عنوان توانيباشند و به احتمال بالا م

مثبت  يبه نوع miRNAبه عنوان  هاآن ييشناسا
 نيبنابرا .بود خواهد )False positives( نيدروغ

 يهادر داده miRNA يتوال 13گفت تعداد  توانيم
 .شد افتي سبز رهيز رونوشت يابييتوال از حاصل

حاصل از جستجو در بانك  جينتا نيهمچن
حداقل  ،يتوال 21654نشان داد كه  Pfam ياطلاعات

  . باشنديم ينيپروتئ نيدم كي يدارا

- رونوشت يعملكرد شتريب يابيمنظور ارز به

 به مربوط اطلاعاتسبز،  رهيدر ز شده انيب يها
 ييهايتوال KEGG) و GO( يكاركرد يهاگروه

 UniprotKB يهمولوگ در بانك اطلاعات يكه دارا
قرار گرفت.  شتريب يبودند، استخراج و مورد بررس

 منبع كي جاديا ،GO ياطلاعات بانك هدف
 نهيزم دردانش  شيافزا يراستا درواحد  ياطلاعات

 يهاسلولدر تمام  هانيپروتئ و هانقش ژن
 است كنترل تحت يهاداده از استفاده با يوتيوكاري

(Gene et al., 2011) .25296اساس، تعداد  نيا بر 
عبارت   كيحداقل  يداراشد كه  ييشناساژن 

 يندهايفرآاز سه گروه  يكي هيمعنادار متعلق 
 تركيباتو  يمولكول يعملكردها ،يكيولوژيب

بندي به سه گروه عملكردي با طبقه بودند. يسلول
 در توافق است نهيزم نيدر ا ساير مطالعات جينتا

(Peng et al., 2014). آمده دست به جينتا براساس 
با  يسلول تركيباتگروه  ،GO يهاشيآزما از

به دست آمده،  يهاژن از درصد 77/43 يداريمعن
 ,.Chen et al( اطلاعات يحاو گروه نيتر بزرگ

با  يمولكول يهاعملكرد گروه آن از پس و )2014
از  درصد 14/41با  كيولوژيب يهانديفرآ و 92/42

اطلاعات را  نيشتريبشده  ييشناسا يكل ژن ها
 48به  تينها در شده ييشناسا عباراتدربرگرفتند. 

 يبندطبقه (Tang et al., 2014) يگروه عملكرد
 يهاژن ،يكيولوژيب يهانديفرآ گروه درشدند. 

درصد)،  53/25( يسيرونو ميتنظ به مربوط
 توسعه و رشد)، درصد 23/19( ترانسپورترها

 31/12( يسلول يهاندي) و فرآدرصد 38/17(
 بودند غالب هاژن ريبر سا ي) به لحاظ فراواندرصد
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 ،يمولكول يعملكردها). در گروه الف -3 شكل(
، )درصد binding )13/54مربوط به  يهاژن

 يهاتيفعال)، درصد 07/20( ينيپروتئ يهاتيفعال
 22/8( ترانسپورترها و) درصد 99/9( يسيرونو

). ب -3 شكل( بودند غالب هاژن ري) بر سادرصد
 يهاژن ،يسلول تركيبات سلوليدر گروه  نيهمچن

 اجزاء)، درصد 71/77( يمربوط به غشاء سلول
 20/33( هااندامك اجزاء و) درصد 81/69( سلول
 ).ج -3 شكل( بودند غالب هاژن ري) بر سادرصد

سلول در گروه  اجزاء يهاگروه بودن غالب
در گروه  binding نيو همچن يسلول باتيترك

 ريحاصل از سا جيبا نتا يمولكول يعملكردها
  .(Tang et al., 2014) مشابهت دارند زيمطالعات ن

  
 KEGG جياساس نتا بر يبندطبقه

KEGG و كپارچهي ياطلاعات بانك كي 
 لياز قب يداده اصل گاهيپا 15متشكل از  ياهيپا

KEGG Gene، KEGG Genome، KEGG 

Phathway يهاليو تحل هيتجز يو ... برا 
- يم  يژن يهادر شبكه هاعملكرد ژن كيستماتيس

 يبررس يبرا. (Kanehisa et al., 2012)باشد
سبز،  رهيفعال در ز يكيولوژيب يهاريمس ترقيدق

 3492 به بلاست توسط شده ريتفس ژنتك 50973
 KEGG فرمپلت قيطر از يكيولوژيب فعال ريمس
 يگروه اصل 5 به ريتعداد مس نيشد. ا رديفهم

 ست،يز طيمح اطلاعات پردازش ،يلولس ندي(فرآ
 يهاستميو س سميمتابول ،يكيژنت اطلاعات پردازش

در  اساس ني. بر اشدند يبندطبقه) زنده موجود
 با هاديپيل سميدر متابول ريدرگ ريسبز مس رهيژنوم ز

 نيشتريب يدارا %10 با توسعه و رشد ريمس و 13%
 بياست كه به ترت KEGG فرمپلت با  رديفيهم

 يهاستميس و سميمتابول ياصل يهامربوط به گروه
  .باشنديم زنده موجود

 منبع كي بعنوان هايبند طبقه و هاريتفس نيا
 وسنتزيب ريمس ليقب از خاص يهاريمس يبررس يبرا

 جزء ديفلاونوئ. باشنديم هيثانو يهاتيمتابول
 است كم يمولكول وزن يدارا هيثانو يهاتيمتابول

 يهاسلول از ياريبس واكوئل و توزوليس در كه
 ونيداسيپراكس مهار قيطر از و شوديم ديتول ياهيگ
 يخشك تنش يط در را ويداتياكس فشار ها،ديپيل

 نيهم در. (Alinian et al., 2016) دهديم كاهش
 قيسبز از طر رهيژنوم ز يبندطبقه براساس و راستا

 وسنتزيمشخص شد كه ب KEGGپلت فرم 
 واكوئل غشاء در سبز رهيز اهيگ در هاديفلاونوئ

 به ييغشا انتقال و نقل قيطر از و رديگيم صورت
  .دهديپاسخ م طيموجود در مح يخشك تنش
  

  گيري نتيجه

ها نشان داده است كشور ايران در زمينه بررسي
سبز داراي مزيت نسبي صادراتي گياه دارويي زيره

بالايي است. به علاوه، زيره سبز يكي از گياهاني 
است كه نياز آبي كمي دارد و در نتيجه براي كشت 

 Najafi and( بسيار مساعد استآب در مناطق كم

Hasani, 2009(.  
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هاي فرآيند. الف) GOاي سه گروه عمده بدست آمده از طريق بانك اطلاعاتي نمودار دايره -3شكل 

  .سلوليتركيبات هاي مولكولي. ج) بيولوژيكي. ب) عملكرد
Figure 3- Pie diagram of three major clusters obtained from GO database. Biological 

process (a), molecular function (b) and cellular components (c) 
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  .KEGG فرمپلت از حاصل باتيترك سميمتابول يهاريمس يفراوان -4شكل 

Figure 4- Metabolic pathway frequencies of compounds obtained from KEGG platform. 
 

 

چون  يهاياز طريق كاربرد تكنيك ،لذا
RNA-Seq  توان بالقوه محققين در زمينه شناسايي

مسيرهاي بيوسننتزي تركيبات ثانويه و نيز شناسايي 
هاي هدف به منظور و افزايش در ميزان بيان ژن

ز هايي نظير خشكي، اافزايش مقاومت به تنش
هاي مهندسي ژنتيك افزايش طريق كاربرد تكنيك

خواهد يافت. بنابراين گام اول در بهبود مقاومت 
هاي ها و افزايش ميزان بيان ژنگياه به انواع تنش

درگير در مسيرهاي بيوسنتزي انواع تركيبات ثانويه، 
يابي رونوشت خواهد بود. لذا، در اين تحقيق نقشه

كليه اطلاعات  RNA-Seqبا استفاده از تكنيك 

هاي مربوط به ژنوم و عملكردهاي بيولوژيكي ژن
هاي زيره سبز شناسايي و پس از انجام آزمايش

هاي ژنتيكي مورد ورزيتكميلي در انواع دست
  هدف قرار خواهدگرفت.

  

  سپاسگزاري

پژوهشكده  از حمايت مالي پارك علم و فناوري و

تحقيق دانشگاه تهران از اين ي هاي همگرافناوري
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Abstract 

Cumin (Cuminum cyminum L.) is a flowering plant from Apiaceae family and native to the 
East Mediterranean to India. The main component of essential oil in cumin seeds is cumin 
aldehyde (63% of total oil). Despite the importance of the cumin derivative drugs little 
information is available on the genome and the molecular mechanisms involved in metabolic 
pathway of this plant. Transcriptomic studies have greatly contributed to better understand in 
metabolic pathways of medicinal plants. At the moment, the use of next-generation sequencing 
techniques, especially RNA-seq technique were considered as the suitable promising and most 
accurate methods of transcriptomic evaluation. In the present study, we report cumin 
transcriptome for the first time. Flower tissue was used to extract RNA from four samples for 
RNA-seq analysis. According to the results, more than 153000000 reads with length of 50 NT 
were achieved. Trinity software, using 25 and 32 K-mers, was used to assemble the reads. 
Selection of the best assembly was followed using BUSCO software based on the integer 
transcript sequences. After assembly of reads, 50973 genes with an average length of 725 NT 
and N50 value of 1136 NT were obtained. Moreover, 53103 transcripts were identified from all 
genes. From this number, 35860 transcripts had at least one homologous in Nr database. More 
than 66.7% of all transcripts had at least one homologous in GO database (biological process, 
molecular function, cellular compound). Most of the genes were related to transcriptional 
regulation and membrane activities. In the present study, the first transcriptome profile is 
reported in cumin which data can be used in subsequent studies to assess expression of genes 
and other genetic studies in this plant.  
Keywords: Cumin, Gene transcript, Medicinal plant, Next generation sequencing. 
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