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 چکیده     

 برای که است مدل غير گياهی یها گونه ترانسکریپتوم مطالعه برای پرسرعت و مؤثر انتخاب یک حاضر حال در RNAیابی  توالی

 .شود می استفاده گياهان مختلف های اندام در هیثانو یها متابوليت توليدکننده یها ژن بيان الگوهای و یژن یها شبکه شناسایی

 ترپنوئيدها، را (.Citrullus colocynthis (L.) Schrad) ابوجهل هندوانه دارویی گياه برگ و ميوه های بافت در ها ترکيب ترین اصلی

یابی  توالی تکنيک از استفاده با ابوجهل هندوانه گياه ميوه ترانسکریپتوم ،مطالعه این در دهند. می تشکيل آلکالوئيدها و فلاونوئيدها

RNA، سازه بن Iluumina HiSeq2500 هایافزار نرم از استفاده با کيفيت کنترل از بعد گردید. اجرا FastQC و Trimmomatic تعداد 

 که شد سازی یکپارچه نوپدید صورت به Evidential-gene برنامه از استفاده با و شد توليد بالا کيفيت دارای خوانش 76.937.113

 بارگذاری KAAS پایگاه در شده یکپارچه یها ژن تک توالی گردید. باز جفت 972 برابر N50 دارای ژن تک 33.566 توليد به منتهی

 95 تعداد با "ترپنوئيد اسکلت" مسير گرفتند. قرار زیستی مسير 654 در تعداد این که شد تفسير ژن تک 65.132 مجموع در .شد

 مرتبط یها ژن تک بررسی با بود. ثانویه متابوليت بيوسنتز مسير ژن تک 6.337 ميان از شده شناسایی یمسيرها تعدادترینپر از ژن تک

 :ترپنوئيدی اسکلت بيوسنتزی اصلی مسير دو یها ژن تمام که شد شناسایی (K) ژنی شناسه 79 ترپنوئيد، اسکلت بيوسنتزی سيرم با

 فسفات دی ایزوپنيل توليد تا مسير ابتدای از (MEP) فسفات-ارتریتول-متيل پلاستيدی و (MVA) اسيد موالونيک سيتوزولی مسير

(IPP) ای پایه که ییدارو گياه محصول تجاری توسعه تحقق امکان ترپنوئيد اسکلت بيوسنتزی مسير یها ژن شناسایی .شود می شامل ار 

 و مولکولی اصلاح ،متابوليت مهندسی اختصاصی، یها متابوليت سایر بيوسنتزی هایمسير شناسایی به مربوطآینده  یها پژوهش برای

 .کند می فراهم را است دارویی گياهان نژادی به

 

 اطلاعاتی. پایگاه ،نوپدید سازی یکپارچه ترانسکریپتوم، ،آینده نسلیابی  توالی دارویی، گياه :های کلیدی واژه
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 مقدمه
 و دارنااد یمتنااوع و پيچيااده غناای، بيوشاايمی گياهااان

 کاه  کرده توليد ثانویه یا و اختصاصی یها متابوليت فراوانی به
 ها متابوليت این .شوند می شناخته طبيعی محصولات عنوان به

 طاور  باه  اماا  باوده،  ضاروری غير که هستند آلی های ترکيب
 .گذارناد  مای  تاثثير  گيااه  نماو  و رشاد  و ءبقا بر غيرمستقيم
 و کام  مولکولی وزن با هایی ترکيب گياه ثانویه یها متابوليت
 توساعه  بارای  مهام  طبيعای  منااب   که هستند متنوع ساختار
 بيولاوژیکی  مختلف یها فعاليت طبيعی، محصولات و داروها
 دفاع و مختلف های محيط با سازگاری ازجمله اکولوژیکی و
 ,.Harvey et al) روند می شمار به زیستی های تنش برابر در

 حادود  کاه  شاده  گازارش  (.Moore et al., 2014؛ 2015
 کاه  ،دارد وجاود  گياهی سلول در ثانویه متابوليت 730،000
 بيوشايميایی  و سااختاری  لحاا   از بيوسانتز  مبانی براساس
 و هاترپنوئياد  ،فلاونوئيدها شامل عمده دسته سه به دنتوان می

 51،000 از بايش  ترتياب،  ایان  به .شوند تقسيم آلکالوئيدها
 کشااف فلاونوئيااد 60،000 و آلکالوئيااد 67،000 ترپنوئيااد،
 در کاه  آنچه از کسری تنها دهنده نشان این اگرچه است، شده
et Chen ؛ al et Fang,. 2011) باشد می ،دارد وجود طبيعت

1620 .,al.) 
 ایزوپنتنيال  ناام  باه  C5 واحاد  چند یا یک از ترپنوئيدها

(isopentenyl) ایزوپارن  یا (isoprene ) ناد ا شاده  تشاکيل. 
 یاا  بناه  درخات  "ترباانتين " اصلی ماده از "ترپن" اصطلاح
 "ساقز " اصلی ماده یا (Pistacia terebinthus) کوهی پسته
(Turpentine) اصاطلاح  ایان  .است شده گرفته کاج درخت 
 گيااهی  هاای  هيادروکربن  از ترکيبای  توصايف  برای ابتدا در

 اسااان  در C10H16 مولکااولی فرمااول دارای ایزومریااک
 توجه با ترپنوئيدها .(Croteau et al., 2000) شد می استفاده
 باه  آنهاا  بيوسانتز  در درگيار  ایزوپارن  واحادهای  تعاداد  به
 ،(C20) ها ترپن دی ،(C15) ها ترپن سزکویی ،(C10) ها ترپنمونو
 هاا  تارپن  پلای  و (C30) هاا  تارپن  تاری  ،(C25) هاا  ترپنسستر
 بزرگتارین  اختصاصای  های متابوليت این .شوند می بندی طبقه
 در متناوعی  کاربردهاای  و باوده  طبيعی محصولات از گروه

 و هااا ترپنمونااو .(Bhat et al., 2007) دناادار صاانعت

 عطار،  در نقاش  کاه  بوده اسان  اصلی ءجز ها ترپن سزکویی
 یاکسايدان  آنتای  یهاا  فعاليت و فتوسنتزی های دانهرنگ ،طعم
 هاا  رزیان  و عصااره  ءجاز  هاا  ترپن سایر که حالی در داشته،
 ارتباطی سازوکارهای منظور به سمی مواد عنوان به که هستند
 کنند می فعاليت گياهی های بيماری و آفات برابر در دفاعی و
(Langenheim, 1994 ؛Steele et al., 1998). ساااختار 

 پيروفسافات  ایزوپنتنيال  اصالی  سااز  پايش  دو از ترپنوئيدها
(IPP: isopentenyl pyrophosphate) آن ایزوماااار و 
 DMAPP: dimethylallyl) پيروفساافات آلياال متياال دای

pyrophosphate) سيتوزولی مسير طریق از که شده تشکيل 
 پلاساتيدی  یاا  (MVA: Mevalonic acid) اسيد موالونيک
 MEP: Methylerythritol) فساافات ارتریتااول  متياال

phosphate)  شاوند  مای  سانتز ( .,al et Paulet-Carretero

 و وئيدترپن سزکویی سنتز مسئول عمدتاً MVA مسير .(2002
 بيوسنتز برای MEP مسير که حالی در ،باشد می وئيدترپن تری

 شاود  مای  اعماال  وئياد تتراترپن و وئياد ترپن دی ،وئيدمونوترپن
(2015 .,al et Rasulov). سنتاز فسفات دی فارنزیل ( :FPS

Farnesyl diphosphate synthase) در کليادی  آنازیم  یک 
 ایزوپنتنيال  واحد دو اتصال با که است ایزوپرنوئيدها بيوسنتز
 :DMAPP) فسافات  دی ليلآ متيل دی به (IPP) فسفات پيرو

dimethylallyl diphosphate) فسافات  دی فارنزیال  توليد 
(FPP: farnesyl diphosphate)  (6 )شاکل  کناد  مای. FPP 
 در ای شااخه  چند نقطه اولين در جدید متشکله ماده عنوان به

 مانناد  ترپنوئياد  چنادین  بارای  دئيا زوپرنویا بيوسانتز  مسير
 کناد  مای  عمل ایزوپرنوئيد پلی و ها سترولا ،وئيدترپن سزکویی

(Sando et al., 2008 ؛Dhar et al., 2013).  
 باه  منجار  یکلياد  تحاول  دو به دستيابی حاضر حال در
 و طبيعای  ماواد  تولياد  جدیاد  مسايرهای  کشاف  در یانقلاب
 باه  دساتيابی  ،تحاول  يناولا  اسات.  شده گياهان شيمياییبيو

 یهاا  هزیناه  کاهش ویابی  توالی تکنولوژی بهبود در موفقيت
 جدیاد  مسايرهای  کشاف  تواناایی  کاه  باشاد  مای  یابی توالی

 را اختصاصای  یهاا  ژن شناسایی وسيله به طبيعی محصولات
 ترانساکریپتوم  و ژناوم  تاوالی  اماروزه  و اسات  کرده تسری 
 ،تحول يندوم .ستا دسترس در هانگيا از متعددی یها گونه
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 مسيرهای از برخی کدگذاری که است ییها ژن شدن ختهشنا
 در ای خوشااه صااورت بااه را طبيعاای محصااولات بيوساانتز
؛ King et al., 2014) کنناد  می سازماندهی گياهی یها ژنوم

Lau & Sattely, 2015).  
 تاوان  علات  به جدید، نسلیابی  توالیهای  وریفنا ظهور
 وتحلياال تجزیااه امکااان آن، دقاات و حساساايت بااالا،

 RNAیاابی   تاوالی  اسات.  کارده  فراهم را گياه ترانسکریپتوم
 و هاا  رونوشات  شناساایی  ژن، بياان  پروفایال  ایجااد  امکان
 ایجااد  بيولاوژیکی  مختلاف فراینادهای   در را جدید یها ژن
 یهاا  گوناه  ترانساکریپتوم  مطالعاه  حاضار  حال در و کند می

 و ژنتيکای  محادود  منااب   دارای کاه  مدل غير و مدل گياهی
 Dillies et) است قدرتمند و مؤثر انتخاب یک هستند ژنومی

al., 2013 ؛Fang et al., 2015). باارای تکنولااوژی ایاان 
 پایاه  بار  ثانویاه  یها متابوليت از گوناگون یها ژن شناسایی
 نموناه،  بارای  است. شده استفاده مختلف گياهان در بيوسنتز
 Carthamus) گلرناا  گياااه در فلاونوئياادها بيوساانتز

tinctorius( )Li et al., 2012)، در گلوکوزیناولات  بيوسنتز 
 ،(Raphanus sativus( )Wang et al., 2013) تربچااه
 Uncaria) گربااه پنجااه گياااه در آلکالوئيااد بيوساانتز

rhynchophylla( )Guo et al., 2014)، جينسنوزید بيوسنتز 
 (Panax ginseng( )Jayakodi et al., 2015) جنسين  در
 Soltani Howyzeh) زنيان دارویی گياه در تيمول بيوسنتز و

et al., 2018) شد. انجام تکنيک این از استفاده با 
 گوناااه (Citrullus colocynthis) ابوجهااال هندوانااه 

 خاانواده  از دارویای  گيااه  عناوان  باه  چندسااله  یاا  ساله یک
 آفریقااا، شاامال سراساار شاانی مناااطق در کوکوربيتاسااه

 رشاد  باومی  صاورت  باه  مدیترانه منطقه و آسيا غربی جنوب
 منب  یک مهم دارویی گياه این .(Dane et al., 2007) کند می

 هاای  ترکياب  حااوی  آن ميوه و برگ است، ارزش با روغنی
 هااا، تااانن آلکالوئياادها، ماننااد دارویاای فعااال اختصاصاای

 ازجملاه  ترپنوئيادها  ترپنای،  تاری  های ساپونين ونوئيدها،فلا
 بارای  ای گسترده طور به و بوده کلوسينتين و ها کوکوربيتاسين

 ورم سارطان،  دیابات،  ازجملاه  هاا  بيماری از بسياری درمان
 غياره  و جناين  سقط ،لتهابیا و ميکروبی های عفونت پستان،

 هاا  نيتاسيکوکورب .(Hussain et al., 2014) شود می استفاده
 طور به که هستند کيکلیتتراسا یدهايترپنوئیتر از دسته کی

 شود می ديتول Cucurbitaceae خانواده اهانيگ توسط عمده
 التهاااب، ضااد ماننااد یاایدارو خااوا  از یعيوساا فيااط و
 ایا مالار ضد و درد ضد تب، ضد روس،یو ضد دان،ياکس یآنت
 دارو توليد در مهمی نقش ها کوکوربيتاسين .دارند همراه به را
 ,.Chen et al) دارند سرطان ضد های دارو توسعه در ویژه به

 .(Kaushik et al., 2015؛ Hussain et al., 2014؛ 2005
 هندواناه  در ثانویاه  یهاا  متابوليات  از بساياری  که حالی در

 باه  هاا آن بيوسانتز  مسيرهای اما است، شده شناسایی ابوجهل
 است، موجود گياه برای که محدودی ژنتيکی اطلاعات علت
 هاای  ت  3،051 مجموع این، از پيش نيست. مشخص هنوز
 cDNA اساتاندارد  هاای  کتابخاناه  از (EST) شده بيان توالی
 Wang) باود  شده شناسایی خشکی، تنش تحت برگ بافت

et al., 2014). 
 هنداوناه  گيااه  دارویی خوا  مهمترین اینکه به توجه با
 ،باشاد  مای  هاا(  )کوکوربيتاسين ترپنوئيدها به مربوط ابوجهل
 هااای تااوالی شناسااایی منظااور بااه مطالعااهایاان  رو ازایاان
 اساکلت  یبيوسانتز  مساير  باا  مارتبط  ژنای  هاای  رونوشت
 شااد. انجااام ابوجهاال هندوانااه ميااوه بافاات در یترپنوئيااد
 بارای  ای پایاه  مطالعاه  ایان  در شاده  شناسایی های رونوشت
 بارای  متابولياک  مهندسای  انجاام  باه  مربوط آینده مطالعات
 گياهی داروهای برای آن تنظيم و ترپنوئيدها بيوسنتز افزایش
 .باشد می
 

 ها مواد و روش
ل گياه دارویای هندواناه ابوجها   ميوه از یک بوته  گيری نمونه

خودرو در منطقه اندیمشک استان خوزستان با طاول و عار    
. شاد  انجاام  6591در سال  N57.405 و E41.659جغرافيایی 
بلافاصله در نيتروژن مای  باه آزمایشاگاه    برداشت نمونه پ  از

تحقيقااتی دانشاکده کشااورزی و منااب  طبيعای دانشاگاه آزاد       
 RNAتا زماان اساتخراج    انتقال داده شد و اسلامی واحد اهواز
 RNA گراد نگهداری شاد.  درجه سانتی -10در فریزر با دمای 

مطاابق باا    کل از نمونه بافت گياهی با اساتفاده از کيات کيااژن   

https://doi.org/10.1186%2F1471-2164-15-676
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ستورالعمل شرکت سازنده استخراج شد و در نهایت باا آنازیم   د
DNase I  .يت نموناه  کيفيت و کمّتيمار گردیدRNA  ترتياب   باه

 و اسپکتروفتومتر نانودراپ تعيين شد %6با استفاده از ژل آگارز 
خلاو   . ( ارسال گردیاد BGI) چينسسه ژنومی ؤمنمونه به و 

RNA استفاده از تکنولاوژی  با Bioanalyzer®2100 Agilent 
یابی باا اساتفاده از    توالیسپ   ؛وتحليل قرار گرفت مورد تجزیه

دو هاای   صاورت خاوانش   باه  Illumina HiSeq2500سازه  بن

 از اساتفاده  با ها خوانش اوليه . کيفيتاجرا گردید 7×630 طرفه
طول کاوچکتر   دارایهای  توالی و تعيين شده FastQCافزار  نرم
، 70کيفيات کاوچکتر از    داراینوکلئوتيادهای   ،نوکلئوتيد 30از 

 Trimmomaticافازار   ایلومينا توسط نارم ی همچنين آداپتورها
 FastQC افاازار بااا اسااتفاده از ناارم سااپ   گردیااد. حااذ 

   یيد شد.ثها ت خصوصيات کتابخانه ارزیابی و کارایی پيرایش داده

 

 
 

 (Rodrıguez-Concepción & Boronat, 2002 :از گرفتهبر) ،ترپنوئیدها اسکلت بیوسنتزی مسیر دو -1 شکل

 

هندوانه ابوجهال وجاود    دارویی توالی ژنوم گياه از آنجا که
 (de novo assemblyنوپدیاد )  ساازی  کپارچهیندارد، از روش 
 دارایهاای   به این منظور خاوانش  استفاده گردید.ترانسکریپتوم 

 Evidential-geneافاازار  کيفياات بااالا بااا اسااتفاده از ناارم   
 اساتاندارد  K-mer ساازی  پا  از بهيناه  . دسازی شدن یکپارچه
از تنظيمااات  افاازار و باارای سااایر پارامترهااای ناارمشااد  اجاارا
شاده در    ی یکپارچاه ها ژن تکتوالی  استفاده گردید. فر  پيش

KAAS (http://www.Genome.Jp/kegg/kaas )پایگااااااه  
 KOهاای اختصاصای    بارگذاری شاد و باا اساتفاده از شناساه    

(KEGG Orthologyتفسير شدند. روش اجرایی ) هاای   شناسه
Single-directional Best Hit (SBH )روش  KOاختصاصی 

هاای ژنای    ای از ارتولاوگ  مجموعاه  KOهای  باشد. شناسه می
با هد  پيوناد   KEGGهای مسير  لينک شده رکوردی در نقشه

 با مسيرهای زیستی هستند. ژنوم

http://www.genome.jp/kegg/kaas
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 نتایج
 دارویای  گيااه  مياوه  در عمادتاً  ثانویاه  یها متابوليت
 .(Hussain et al., 2014) یابند می تجم  ابوجهل هندوانه
 باا  دارویی گياه این ميوه ترانسکریپتوم یابی توالی بنابراین
 یهاا  متابوليات  بيوسنتز در درگير یها ژن شناسایی هد 
 و مياوه  بافات  از RNA استخراج از بعد .انجام شد ثانویه
 از اساتفاده  باا یاابی   تاوالی  ،نمونه کيفيت و يتکمّ ارزیابی
 آن حاصل و گردید اجرا Illumina HiSeq2500 سازه بن
 کيفيات  کنتارل  از بعد که بود خوانش 77،733،700 تعداد
 برای بالا کيفيت دارای خوانش 76،937،113 تعداد توالی

 در گرفات.  قارار  استفاده مورد بعدی پردازشی آناليزهای
 ساازی  یکپارچه مرحله بيوانفورماتيکی آناليزهای اول گام

-Evidential افازار  نرم از استفاده با ترانسکریپتوم نوپدید

gene، 3/6731 کانتي  ميانگين با ژن تک 33،566 تعداد 
 گاام  در .شد توليد باز جفت 972 برابر N50 و باز جفت
 .گردیاد  بارگذاری KAAS پایگاه درها  ژن تک توالی بعد
 داده های پایگاه ترین فعال از یکی عنوان به KEGG مرج 
 صاورت  باه  که مسير های نقشه طریق از جهان در زیستی
 ساایر  و ژناوم  تاوالی  بيولاوژیکی  تفساير  بارای  گسترده
 یهاا  ژن مجموعاه  ،شاود  می استفاده بالا توان با های داده
 ساازد  مای  مرتبط موجود و سلول عملکردهای به را ژنوم
(Kanehisa et al., 2015).  

 منظاور  باه  KAAS اتوماتيک پایگاه از مطالعه این در
 ارتولاوگ  یهاا  ژن بارای  KEGG مسايرهای  یاابی  نقشه

 کال  تعاداد  از گردیاد.  اساتفاده  مربوطاه  گياه اختصاصی
 تعاداد  ابوجهال  هندواناه  شاده  یکپارچه ژن تک 33،566
 غيرزیساتی  و زیستی مسيرهای در آنها از مورد 62،539
 ژن تاک  65،132 کل در که هشد شناسایی KAAS پایگاه
 .ندشاد  تفسير گياهی مسير 654 در پایگاه این در موجود
 "متاابوليکی  مسايرهای " ترتياب  به مسيرها تعدادترین پر
 "ثانویاه  متابوليت بيوسنتز" (،ko01100 ،ژن تک 7،994)
 ،ژن تاک  369) "ریباوزوم " (،ko01110 ،ژن تک 6،337)

ko03010،) "ژن تااااک 597) "کااااربن متابوليساااام، 
ko01200،) "ژن تاااک 512) "آمينواسااايد بيوسااانتز، 
ko01230) 542) "گيااهی  هورماون  سايگنال  انتقال" و 

 تعاداد  بيشاترین  شادند.  زده تخماين  (ko04075 ،ژن تک
 در ثانویاه،  متابوليات  مسايرهای  تماام  ميان ازها  ژن تک

 ،ژن تااک 700) "پروپانوئيااد فنياال بيوساانتز" مسااير
ko00940) 95) "ترپنوئيد اسکلت بيوسنتز" آن از پ  و 

 بودند. (ko00900 ،ژن تک
 دهناده  تشاکيل  اصالی  اجزای عنوان به ترپنوئيدها تری
 مسير از حاصل IPP ماده پيش از ابوجهل هندوانه عصاره
MVA کاارکردی  تفساير  از حاصل نتایج .شوند می سنتز 
 هاای  رونوشات  شناساایی  به KEEG پایگاه درها  ژن تک

 و MEP بيوساانتزی مساايرهای (K) شناسااه 79 مخااتص
MVA هندواناه  ميوه بافت ترانسکریپتوم های خوانش در 
 MVA مساير  در درگير های آنزیم. گردید منتهی ابوجهل
 آ کاوآنزیم -اساتيل  شاامل  پاژوهش  این در شده شناسایی
-HMG ساانتاز، آ کااوآنزیم-HMG ترانساافراز، اسااتيل
 کينااااز، موالوناااات (،HMGCR) ردوکتااااز آ کاااوآنزیم

 دکربوکسايلاز  فسفات دی موالونات و کيناز فسفوموالونات
-6 شاامل  MEP مساير  هاای  آنازیم  ترتياب  هماين  به و

-6 (،DXS) سانتاز  فسافات -3 زایلولاوز -دی-دئوکسی
 (،DXR) رداکتوایزومر فسفات-3 زایلولوز-دی-دئوکسی

 ساايتيدیليل فساافات-4 اریتریتااول-دی-متياال-ساای-7
-متيال -سی-7 فسفوسيتيدیليل دی-4 (،ispD) ترانسفراز

-دی-تياالم-ساای-7 (،ispE) کيناااز اریتریتااول-دی
-4 (،ispF) ساانتاز فساافات دی ساايکلو-4و7 اریتریتااول
 سانتاز  فسافات  دی-انيال -7-باوت  متيل-5-هيدروکسی

(gcpE،) 4-دی-انياال-7-بااوت متياال-5-هيدروکساای-
 دلتااا فساافات دی-ایزوپنتياال (،ispH) ردوکتاااز فساافات
 شادند  (GPS) سنتاز فسفات دی-ژرانيل و (idi) ایزومراز
 (.7 شکل و 6 )جدول
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  ابوجهل هندوانه دارویی گیاه ترانسکریپتوم در ترپنوئید اسکلت بیوسنتز در درگیر های آنزیم -1 جدول
 KAAS پایگاه نتایج براساس

EC* آنزیم توصیف  عدد ابوجهل هندوانه ژن تک شناسه   K شناسه 

[EC:2.2.1.7] dxs; 1-deoxy-D-xylulose-5-phosphate synthase 
33740, 95520, 509617, 730548, 

8750, 1189983, 1268809 
K01662 

[EC:1.1.1.267] dxr; 1-deoxy-D-xylulose-5-phosphate reductoisomerase 1005801, 56519, 1023516 K00099 

[EC:2.7.7.60] ispD; 2-C-methyl-D-erythritol 4-phosphate cytidylyltransferase 12661, 127222, 1116685, 153036 K00991 

[EC:2.7.1.148] ispE; 4-diphosphocytidyl-2-C-methyl-D-erythritol kinase 506184, 1163043 K00919 

[EC:4.6.1.12] ispF; 2-C-methyl-D-erythritol 2,4-cyclodiphosphate synthase 
720263, 489723, 993082, 

1099967 
K01770 

[EC:1.17.7.3 

1.17.7.1] 
gcpE; (E)-4-hydroxy-3-methylbut-2-enyl-diphosphate synthase 509657, 1097004, 1259782 K03526 

[EC:1.17.7.4] ispH; 4-hydroxy-3-methylbut-2-en-1-yl diphosphate reductase 42158, 179994 K03527 

[EC:5.3.3.2] idi; isopentenyl-diphosphate Delta-isomerase 
33154, 93439, 1159413, 1260616, 

1159409 
K01823 

[EC:2.3.1.9] ACCAT; acetyl-CoA C-acetyltransferase 

10324, 20091, 699229, 1030656, 

963217, 1120889, 1120895, 

1334413, 1352923 

K00626 

[EC:2.3.3.10] HMGS; hydroxymethylglutaryl-CoA synthase 1003842 K01641 

[EC:1.1.1.34] HMGCR; hydroxymethylglutaryl-CoA reductase (NADPH) 27801, 913699, 1002723, 194244 K00021 

[EC:2.7.1.36] MK; mevalonate kinase 
33952, 128555, 292084, 506433, 

1140796, 1331006 
K00869 

[EC:2.7.4.2] PMK; phosphomevalonate kinase 39418, 507640 K00938 

[EC:4.1.1.33] MVD; diphosphomevalonate decarboxylase 1289237, 980205 K01597 

[EC:2.5.1.10 

2.5.1.1] 
FDPS; farnesyl diphosphate synthase 15685, 37220, 502293, 1166876 K00787 

[EC:2.5.1.1] GPS; geranyl diphosphate synthase 
1203334, 174202, 824700, 

1093120 
K14066 

[EC:2.5.1.29 

2.5.1.10 

2.5.1.1] 

GGPS; geranylgeranyl diphosphate synthase, type II 16349, 64778, 82102, 128527 K13789 

[EC:1.3.1.111 

1.3.1.83] 

chlP, bchP; geranylgeranyl diphosphate/geranylgeranyl-

bacteriochlorophyllide a reductase 
1034, 506044 K10960 

[EC:2.5.1.85 

2.5.1.84] 
SPS; all-trans-nonaprenyl-diphosphate synthase 506117 K05356 

[EC:2.5.1.87] DHDDS; ditrans,polycis-polyprenyl diphosphate synthase 500780, 502464, 997637 K11778 

[EC:2.5.1.58] FNTB; protein farnesyltransferase subunit beta 
6943, 1148769, 1291262, 

1291267 
K05954 

[EC:2.5.1.59 

2.5.1.58] 

FNTA; protein farnesyltransferase/geranylgeranyltransferase 

type-1 subunit alpha 
821461 K05955 

[EC:3.4.22.-] RCE1, FACE2; prenyl protein peptidase 
191654, 610381, 705453, 

1086585 
K08658 

[EC:3.4.24.84] STE24; STE24 endopeptidase 620605 K06013 

[EC:2.1.1.100] ICMT; protein-S-isoprenylcysteine O-methyltransferase 1134250 K00587 

[EC:3.1.1.-] PCME; prenylcysteine alpha-carboxyl methylesterase 1513, 1977, 506390, 1173481 K15889 

[EC:1.8.3.6 

1.8.3.5] 

PCYOX1, FCLY; prenylcysteine oxidase / farnesylcysteine 

lyase 
506539, 191826 K05906 

[EC:1.1.1.354] FLDH; NAD+-dependent farnesol dehydrogenase 503459, 1028192 K15891 

[EC:2.7.1.216] FOLK; farnesol kinase 977862, 1159827 K15892 
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 بحث
نسکریپتوم تاکنون منجر ااستفاده از مطالعه تحليلی تر

 های مرتبط با بيوسنتز زیادی از ژن به شناسایی تعداد
گياهان دارویی ازجمله در  ثانویه با ارزش های متابوليت
های  سازوکارشناخت . شده است هاوئيدانواع ترپن

برای بهبود عملکرد و کيفيت ترپنوئيدها مولکولی بيوسنتز 
براساس  RNA-Seq وتحليل تجزیه .باشد میضروری  آن

یک روش قدرتمند برای  جدیدیابی نسل  تکنولوژی توالی
هایی است که  آنزیم کنندهکد کاندیدهای  شناسایی ژن

های ثانویه جدید در یک گياه  مسئول بيوسنتز متابوليت
عنوان نمونه به تعدادی از  در ادامه به غير مدل هستند.

توان  در خانواده کوکوربيتاسه می RNA-Seqمطالعات 
raitiaSi )ميوه راهب یا ميوه مونک اشاره نمود. 

grosvenorii)  حاوی پودر شيرین، گوشتی و خوراکی
عنصر اصلی بيولوژیکی، آن دارای عصاره ميوه  که است
که  بودهکوکوربيتاسين مانند  ترپن ساپونين تری ی ازنوع
 شود. شناخته می (mogroside V) مورگوسيد وی عنوان به

 تر از ساکارز است. برابر شيرین 500 تقریباً مورگوسيد
به  این ماده بيوسنتز S. grosvenori گياه حال در بااین

. ه استمقدار کمی در اواخر مراحل مسير شناخته شد
 P450های سيتوکروم  ، آنزیمها ژن براساس الگوی بيان

(CYP450s)  وUDP-glucosyltransferase (UDPGs) 
انتخاب  مورگوسيدعنوان نامزدهای درگير در بيوسنتز  به

 .(Tang et al., 2011) شدند
 Momordica)خااااردار  رسااايده کااادو  مياااوه

cochinchinensis )که به نام گاک (Gac)   معرو  اسات
مانناد بتاکااروتن و ليکاوپن     هایینوئياد تسرشاار از کارو 

 تاین گياه یک منب  خوب برای مهندسی متابولي باشد. می
در مسايرهای  موجاود   هاای  ژن کاروتنوئيد است، تماامی 

ایان گيااه   بيوسنتز اسکلت ترپنوئيد و بيوسنتز کاروتنوئيد 
از  اناد.  شاده یابی ترانساکریپتوم شناساایی    وسيله توالی به

هااای بيوساانتز احتمااالی  وتحلياال رابطااه بااين ژن تجزیااه

کاروتنوئيد و تغييرات ميزان کاروتنوئياد در طای رسايدن    
رسايدن  ميوه، آناليز بيان ژن بر روی سه مرحله مختلاف  

. این مطالعاه  انجام شد -پوشش فرعی دانه-( Aril) آریل
 ، (phytoene) فيتااوئن هااای آناازیم نشااان داد کااه ساانتز

 cis-phytone-15) فيتاااون دزاتاااوراز -ساااي -63

desaturase) کااروتن دزاتاوراز  -، زتاا (zeta-carotene 

desaturase) کاروتنوئياااد ایزوماااراز ، (carotenoid 

isomerase)  سايلون ساایکلاز  و ليکاوپن اپ (lycopene 

epsilon cyclase) ممکن است عامل کليدی برای کنترل ،
 Hyun et) محتوای کاروتنوئيد در طی رسيدن آریل باشند

al., 2012). کاارلا  یا  در گياه خربزه تلخ(Momordica 

charantia )هااای درگياار در مسااير  وتحلياال ژن تجزیااه
های بالغ مختلف، با اساتفاده   ترپنوئيد از اندام بيوسنتز تری

های  ژن کدکننده آنزیم پانزده. انجام شدسازه ایلومينا  از بن
ها  ژن . بيشترترپنوئيد شناسایی شد مرتبط با بيوسنتز تری

هاا باه    گل نر و یاا مياوه   ویژه در مراحل بلوغ در گلها به
ها نقش مهمی  دهد این ژن که نشان می بودشدت بيان شده 
دارنااد.  کااارلا در (Charantinن )انتيارکاادر بيوساانتز 

همچنااين شاارایط نااور مطلااوب باارای افاازایش بيوساانتز 
مورد بررسی قرار گرفت کاه در نتيجاه    کارلادر  ارانتينک

یاک ناوع   ن ارانتيکا  .نور قرمز مؤثرترین طول موج باود 
ترپنوئيد کوکوربيتان است که عملکرد مفياد دارویای    تری

 و ضد بااکتری دارد  مانند فعاليت ضد سرطان، ضد دیابت
(Cuong et al., 2017).  

، (Euphorbia tirucalli) درخت نفت یا فرفيون هند
 سيتوسترول-وفول و بتائحاوی دو استروئيد دارویی فعال ا

 ای آناليز ترانسکریپتوم باشد. در مطالعه لاتک  آن میدر 
بيوسنتز اسکلت استرول  های این گياه برای شناسایی ژن

آنزیم در مسير  1های  انجام شد که منجر به شناسایی ژن
MVA  آنزیم در مسير 2و MEP گردید (Qiao et al., 

2018). 
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 ترپنوئید اسکلت بیوسنتز در درگیر یها ژن گر نمایان KEEG مسیر یزلآنا -2 شکل

 دهد. می نشان را ابوجهل هندوانه دارویی گياه ترانسکریپتوم در موجود های آنزیم خاکستری های مستطيل

 
 

 و MVA بيوسانتزی  مسير دو با مرتبط یها ژن بيشتر
MEP گلای  ماریم  گيااه  در ثانویه یها متابوليت (Salvia 

guaranitica )یاابی  توالی از استفاده با RNA  شناساایی 

 و MVA مساير  در ژن 691 مطالعاه  ایان  در اسات.  شده
MEP، سانتز  ژن 19 و ترپنوئيد اسکلت بيوسنتز یها ژن 
 متابوليسام  در درگيار  احتمالاً که شده شناسایی ترپنوئيد
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 ترانسکریپتوم آناليز .(Ali et al., 2018) هستند ترپنوئيد
 از (.Trachyspermum ammi L) زنياان  دارویای  گيااه 

 تاارین اصاالی دارای آنبااذرهای  کااه چتریااان خااانواده
 پاراسيمن و نينترپ-گاما تيمول، یها ترپنمونو های ترکيب
 شاامل  متاابوليکی  مسير 672 شناسایی به منتهی هستند،

 بااا ماارتبط کلياادی ژن 50 و MEP و MVA مساايرهای
 ,.Amiripour et al) شاد  ترپن اسکلت بيوسنتزی مسير

2018). 
 و MEP متااابوليکی هایمسااير در جدیااد ژن صاادها

MVA مختلاف  گياهاان  در ترپنوئيدها، بيوسنتز با مرتبط 
 ,.Panax notoginseng( )Luo et al) ن يجينسا  مانند

 ،(Litsea cubeba( )Han et al., 2013) باو  شب ،(2011
 ،Thapsia laciniata (Drew et al., 2013) گياااه

( Solanum lycopersicum) فرنگاااااای گوجااااااه
(Spyropoulou et al. 2014)، هویج (Daucus carota )
(Yahyaa et al., 2015)، آناتو درخت (Bixa Orellana  )
(Cárdenas-Conejo et al., 2015)، آمریکایی ن يجينس 
(Panax japonicas( )Rai et al., 2016)، یااا عشااقه 

 زمينی سيب ،(Hedera helix( )Sun et al., 2017) پيچک
 ،(Dioscorea zingiberensis( )Li et al., 2018) شيرین
 Matricaria chamomilla( )Zhang et) آلماانی  بابونه

al., 2018) است شده شناسایی دارویی گياهان سایر و. 
 بااه منجاار RNA-Seq از اسااتفاده پااژوهشایاان  در
 اساکلت  بيوسانتزی  مساير  باا  مارتبط  یهاا  ژن شناسایی
 مطالعاه  این شد. ابوجهل هندوانه دارویی گياه در ترپنوئيد

 بافت در یپتومرترانسک نوپدید وتحليل تجزیه اولين تنها نه
را  اطلاعااتی  بلکه دهد، می نشان را ابوجهل هندوانه ميوه
 بااه مربااوط هااای رونوشاات بيااان و شناسااایی مااورد در
 مهمتارین  از یکای  کاه  ترپنوئياد  سازکویی  و ترپنوئيد تری

 شاده  توزی  فعال فارماکولوژیک اختصاصی یها متابوليت
 فاراهم  ،هساتند  ابوجهال  هندواناه  متفااوت  های بافت در
 با مرتبط یها ژن شناسایی ،کمتابولي مهندسی در .کند می

 ایان  ناژادی  باه  در دتوانا  می ثانویه یها متابوليت بيوسنتز
 اسان  در اختصاصی یها متابوليت افزایشبرای  مسيرها

بار   تحقيقاات  .گاردد  واق  مؤثر دارویی هانگيا عصاره و
 و ثانویااه یهااا متابولياات یبيوساانتز مساايرهایروی 

 یهاا  پاژوهش  بارای  ای پایه دتوان می مرتبط عملکردهای
 اصاالاح ،تمتابولياا مهندساای اهاادا  پيشاابرد بااا بعاادی
 در شده ژنتيک مهندسی گياهان و گياه نژادی به ،مولکولی
 .نماید ایجاد گياهی یهادارو تمحصولا توسعه جهت
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Abstract 

       Nowadays, RNA sequencing is an effective and fast choice to study the transcripts of non-

model plant species used to identify gene networks and patterns of gene expression producing 

secondary metabolites in different plant organs. Terpenoids, flavonoids, and alkaloids are the 

main compounds in fruits and leaves of Citrullus colocynthis (L.) Schrad. In this study, the 

transcriptome of C. colocynthis fruit was performed using RNA-Seq technique, Iluumina 

HiSeq2500 platform. After quality control using FastQC and Trimmomatic software, 

21,952,885 high-quality reads were produced and the de novo assembly with the Evidential-

gene program resulted in the production of 55,311unigenes with an N50 equal to 927 base pairs. 

The sequence of assembled unigenes was loaded on the KAAS database. A total of 13,657 

unigenes were annotated, matched into 134 biosynthetic pathways. The "terpenoid backbone" 

biosynthetic pathway with 93 unigenes was one of the most numerous identified pathways 

among 1,552 unigenes of secondary metabolites biosynthetic pathway. By examining the 

unigenes associated with the biosynthetic pathway of the terpenoid backbone, 29 gene 

identifiers (K number) of the pathway were detected, which contained all identified genes of the 

two main biosynthetic pathways, Mevalonic Acid (MVA) and Methylerythritol Phosphate 

(MEP) pathways, from the beginning of the path to the production of isoprenyl diphosphate 

(IPP). Identification of the genes in the biosynthetic pathway of the terpenoid backbone makes it 

possible to realize the commercial development of the medicinal plant products, providing the 

basis for further research on the identification of biosynthetic pathways of other specific 

metabolites, metabolite engineering, molecular breeding, and medical plants breeding. 
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