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Extended Abstract 
Introduction: The medicinal plant Yarrow (Achillea millefolium L.) due to its medicinal and industrial 
functions is one of valuable pastureland plant in Iran and the world.  
Materials and methods: In this study the Illumina Hiseq 2500 platform used to identify the microsatellites 
markers by transcriptome sequencing of the leaf and inflorescence of Yarrow.  
Results: According to the de novo sequencing results of the medicinal plant Yarrow cultivated in the 
Research Institute of Forests and Rangelands, 9450 single transcript sequences (6920 single gene 
sequences) containing 10,570 potential microsatellites were identified. The most common types of 
microsatellites were dinucleotides (62%), followed by trinucleotides (2748, 26%), and mononucleotides 
(7%), respectively. In total, 69% of the microsatellites were classified as second class (10 to 20 nucleotides), 
and 31% were first class (more than 20 nucleotides). The frequency of microsatellites in the transcriptome 
of inflorescence was one per10 kb assembled sequences. According to unigenes annotation results, totally 
1,762 (22.3%), 4723 (53.3%), 3714 (47.5%), 4517 (51.3%) and 5189 (60.7%) unigenes annotated from all 
databases of KAAS, Arabidopsis, UniProt, NCBI database Non-redundant proteins and sunflower 
respectively. Among 8542 clustered unigenes containing microsatellite, 38440 unigene sequences (45%) 
were classified as functional and categorized as 52 clusters. 
Conclusion: Among all the categorized monomers, 3220 (65%) belonged to the "metabolic process" 
category, of which 90 (3%) belonged to the "secondary metabolic process" category. The introduction of 
these markers can be used for future studies of selection using markers, genetic diversity, and genetic maps 
in this medicinal plant breeding programs. 
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 چکيده مبسوط

صنعتی یکی از گونه( به.Achillea millefolium Lگیاه دارویی بومادران ) مقدمه: شتن کارکردهای مختلف دارویی و  ارزش در مراتع ایران و های با دلیل دا
 جهان است.

 ینشانگرها ییجهت شناسا Illumina Hiseq 2500پلتفرم  با استفاده از بومادران آذینیپتوم برگ و گلترنسکر یابییمطالعه، از توال یندر ا ها:مواد و روش
 . ماهواره استفاده شدیزر

، های کشوربه دست آمده از گیاه دارویی بومادران کشت شده در موسسه تحقیقات مراتع و جنگلهای یابی نوپدید حاصل از نمونهطبق نتایج توالی ها:يافته
شت یالوت 9450 ، بعد از آن (% 62) یدهانوکلئوتیها، دماهوارهیزنوع ر ینترشد. فراوان یافتبالقوه  اهوارهمیزر 10570 یژن( حاو تک یتوال 6920) تک رونو
 درصد 31( و یدنوکلئوت 20تا  10لاس دوم )کماهواره یزرنوع ها از ماهوارهیزدرصد ر 69مجموعا، بودند.  (%7%(، مونوکلئوتیدها ) 26عدد،  2748نوکلئوتید )تری
 ه بود.شکککد یکپارچه یتوال یلوبازک 10در هر  یک آذیندر ترانسککککریپتوم گلها ماهوارهیزر ی( بودند. فراوانیدنوکلئوت 20از  یشماهواره کلاس اول )بیزر نوع از

به  ترتیببهها ژن از همه کتابخانهتک( % 7/60) 5189 و( % 3/51) 4517 ،(% 5/47) 3714 ،(% 3/53) 4723 ،(% 3/22) 762/1ها مجموعا ژندرتفسککیر تک
توالی تک ژن  85421و آفتابگردان گزارمان شککدند. در بین NCBI پایگاه Non-redundantهای ، پروتئینUniProt، آرابیدوپسککی ، KAASهای داده پایگاه

 دسته قرار داشتند.  52ها در ژنی تککارکردی و همه بندی%( دارای دسته 45توالی تک ژن ) 38440حاوی تکرارهای ریزماهواره، تعداد 
%(  3ژن )تک 90متعلق بود که از میان آنها  "فرایند متابولیکی"دسته درصد( به 65ژن )تک 3220بندی شده های دستهژندر میان همه تک گیری:نتیجه
 یهاو ساخت نقشه یکیانتخاب به کمک نشانگر، تنوع ژنت یندهمطالعات آ یتواند براینشانگرها م ینا یمعرفتخصیص داشت.  "فرایند متابولیکی ثانویه"به دسته 
 یرد.گقرار  یرداربهمورد بهر ییدارو یاهگ یندر ا یکیژنت
 

 نوپدیدگزارمان کارکردی، ، یکیتنوع ژنتیپتوم، ترنسکر :ی کليدیاههواژ
  

 مقدمه 
کاربردی در بررسی تغییر  هاینشانگرهای مولکولی از ابزار  

 هاریزماهوارهژنتیکی در گیاهان هستند. در میان این نشانگرها، 
(SSR) پذیری ، طبیعت چند آللی، وراثتبالاتکرارپذیری  دلیلبه
ژنوم، کاربردهای  و پوشش خوب بالابارز، فراوانی نسبی هم

توالی تکراری . (41, 5) و اصلاح گیاهان دارند فراوانی در ژنتیک
باشد که می DNA( یک توالی تکراری SSR) ریزماهوارهساده 

 SSRنشانگرهای واحد نوکلئوتیدی است.  1-6عموماَ شامل 
 خاص یک مکان ژنی هستند و به صورت هم بارز توارث 

یابند. این نشانگرها علاوه بر تنوع آللی بالایی که نشان می
اند. اگر چه هزینه استفاده دهند، در کل ژنوم نیز پراکنده شدهمی
نوع نشانگرها زیاد است ولی به واسطه پتانسیل بالای  از این
مورفیسم و هتروزیگوسیتی در گونه های ها در تشخیص پلیآن

مهمترین  .(32) شوندموجودات زنده به فراوانی استفاده می
، بررسی تنوع ژنتیکی، بررسی ریزماهوارهکاربرد نشانگرهای 

 نشانگری، و یه نقشه ژنومیو تکاملی، ته (فیلوژنی)تبارزایی 
های برداری ژنتیکی، پژوهشنقشه و ژنی کردن همسانه
ها، انتخاب و تکامل جمعیت (اکولوژیکی( شناختیبوم

سازی مواد ژنتیکی همراه با صفت مورد نظر، خالص ینشانگرها
تاکنون استفاده . (5, 1) سیتوژنتیکی استی هاو انجام بررسی

ی تنوع ژنتیکی تعدادی از گیاهان از این نشانگرها در مطالعه
  .(26, 21) دارویی نیز گزارش شده است

RNA-Seq یابی توالی ترین کاربردهاییکی از پیچیده
در ابتدا برای  RNA-seqتکنیک . است (NGS) نسل آینده

یافت، اما امروزه برای شناسایی آنالیز سطح بیان ژن توسعه
SNP  وSSR گیاهان مورد شده ژنوم در نواحی رونویسی

گیرد. این تکنیک یک روش بالقوه برای استفاده قرار می
یابی های دارای ژنوم بزرگ است که توالیژنوتایپنگ گونه
قبلی بر روی گندم  هایها پرهزینه است. آزمایشمستقیم آن
 عنوان بهقابلیت استفاده این تکنیک  (31) و انسان (28) وحشی

های برای شناسایی چندشکلی در نمونه یک روش قدرتمند
، RNAیابی قبل از توالیاثبات کرده است.  را ای ژنوم بزرگدار

، زمانبر و بسیار پرهزینه SSRفرآیند شناسایی نشانگرهای 
 SSRهای نیاز به ساخت کتابخانه ژنومی برای موتیف دلیلبه

های برشی آنزیم ونوترکیب  DNAهای ایجاد مولکولاز طریق 
ط از توالی اگزون فق RNAتوالی . (39) بسیار سخت بود

رهای نشانگتوانند برای ایجاد خاطر میشده و به همینحاصل
عامل احتمالی تغییرات فنوتیپی  که اختصاصی نواحی ژنومی

مورد استفاده قرار  هستند های اصلاحی گیاهانمفید در برنامه
علاوه براین، دقت بالا و اختلاف بسیار کم در بین گیرند. 

تکنیک تکرارهای تکنیکی این روش را سودمندتر ساخته است. 
RNA-Seq  در شناسایی نشانگرهایSSR ویژه در گیاهان به

. (45, 37, 14, 2) غیر مدل و بدون ژنوم مرجع بسیار مفید است
نوم مرجع حجم عظیمی ازحتی در گیاهان غیرمدل بدون ژ

 دانشگاه علوم كشاورزي و منابع طبيعي ساري

           
  165 تا 156  صفحه:

 [
 D

O
I:

 1
0.

61
18

6/
jc

b.
15

.4
6.

15
6 

] 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 jc
b.

sa
nr

u.
ac

.ir
 o

n 
20

26
-0

2-
14

 ]
 

                             2 / 10

https://www.openaccessjournals.com/
https://creativecommons.org/licenses/by-nc/4.0/?ref=chooser-v1
http://dx.doi.org/10.61186/jcb.15.46.156
https://jcb.sanru.ac.ir/article-1-1235-fa.html


 158........... ..........................................................................یابی ......................................یاز طریق توال یزماهوارهمولکولی ر یشناسایی مقیاس گسترده نشانگرها

از طریق ها باز در طول یک روز میلیون ایجادشده ازهای خوانش
مورد  در کل ژنوم EST-SSRتواند برای ایجاد یک دستگاه می
در صورت وجود  RNA-Seqدر تکنیک  .(12) استفاده قرار گیرد
های حاصل باید با ژنوم یا رونوشت مرجع ژنوم مرجع، خوانش

یابی نوپدید نقشهتراز شود، اما در نبود ژنوم مرجع، نیازمند هم
  .(40, 36, 34, 13) است

توالی یابی ترانسکریپتوم روش بسیار موثری برای 
در گیاهان بوده و نتایج  SSRهای کشف و شناسایی مکان

حویزه سلطانی در تحقیق . (39) تاکنون ارائه کرده استخوبی 
ن یابی ترنسکریپتوم زنیااز توالی (37)و همکاران 

(Trachyspermum ammi  ) 2000توسط پلتفرم Illumina 

HiSeq 7913ترنسکریپت )یونیالی وت 11998 بار برای اولین 
 ،افت شدیبالقوه  ریزماهواره 13593توالی یونی ژن( حاوی 

 17وکلئوتیدها )نها، دی ترین نوع ریز ماهوارهفراوان بطوریکه
 هان و همکاراندرصد( بودند.  26درصد( و تری نوکلئوتیدها )

 RNAیابی براساس توالی SSRر نشانگاز طریق شناسایی  (17)
 دیپلوئید و تتراپلوئید گیاه گل داوودیهای پلاسمبرای ژرم

(Chrysanthemum indicum) دار دریافتند که تفاوت معنی
های برای ژن KEGG( و تفسیر GOدر آنتولوژی ژن )

برای  OrthMCLهمولوگ اختصاصی با استفاده از روش 
بدست  1ی ژنی همولوگ بین دو سیتوتایپشناسایی خانواده

 آید. می
که  Achilla millefoliumلمی بومادران با نام ع

بومی اروپا و می شود، شناخته  Yarrowعنوان معمولاً به
، کم توقع و مقاوم (30, 8) . یک گیاه علفی، چندسالهآسیاست

 15تا  7آذین کوچک به قطر به خشکی است که دارای گل
رسد. جن  متر میسانتی 40-20متر و ارتفاع بوته آن سانتی

Achillea ی گلدار و چندساله است گونه 130بیش از  دارای
آسیا و برخی مناطق آمریکای  عتدلدر اروپا و مناطق م که عمدتاً

ی های محبوب چندین گونهاز شاخصهشمالی پراکنده هستند. 
این جن : درمان جراحات، خونریزی، سردرد، التهاب، درد، 

باشد. تحقیقات هاضمه میهلی تشنج، نفخ و سوءبیماری
آشکارکرد که  Achilleaهای فیتوشیمیایی بر روی گونه
, 33) زیست فعالیت بالایی دارند ترکیبات زیادی از این جن ،

نوع  6، آمده از ترکیبات فرار های بدست. براساس داده(38
ترکیب شیمیایی از بومادران شناسایی شده است. با توجه به 

های مختلف بومادران، هر تغییرات ژنتیکی و وجود ژنوتیپ
ژنوتیپ ترکیب شیمیایی منحصر به فرد خود را دارد، به همین 

صوصیات دارویی به این گیاه نسبت خاطر طیف وسیعی از خ
ها و مونوترپنها ترپنسزکوئیشود. در گیاه بومادران می داده

دهند. ترکیبات فعالی مانند بیشترین ترکیبات فرار را تشکیل می
مورولن، گاما اودزمال، برنئول، -کاریوفیلن اکساید، کامفور، گاما

 γ-gurjunene، و ,germacrene Dاودزما، اسپاتولنول -بتا

 Achilleaمحتوای ترکبات اصلی فرار در اکوتیپ 

millefolium  (35, 15) دهندتشکیل میرا. 
ی شناسایی اطلاعاتی درباره (1399)سال  تاکنون

یابی توالیحاصل از داده های  SSRمقیاس گسترده نشانگرهای 
از سوی دیگر،  گزارش نشده است.ترانسکریپتوم گیاه دارویی 

های مولکولی بسیار اندک و ناچیز در ارتباط با وجود داده

ترین گیاهان دارویی در کشور یکی از مهم عنوان به بومادران
لزوم انجام تحقیقات ژنومیک  و ترانسکریپتومیک  را بیش از 

هایی از این قبیل برای درک نماید. وجود دادهپیش ضروری می
های ن، شناسایی ژبهتر مسیر بیوستنزی ترکیبات ثانویه

ز اهمیت ئحا این گیاهارزشمند  رهای مولکولینشانگعملکردی و 
گسترده  اسیمق ییهدف پژوهش حاضر شناسافراوان است. 

بار از مجموعه  نینخست یبرا SSR یمولکول یرهانشانگ
 باشد. یبومادران م ییدارو اهیشده گ یابیتوالی هایرونوشت

 
 هامواد و روش

 تهيه مواد گياهی 
بوته گیاه دارویی  12برگ و گل آذین از  بردارینمونه
سسه تحقیقات ؤم گلدان در گلخانه در کشت شده بومادران

به صورت تصادفی  1399در سال  های کشورمراتع و جنگل
و دو نمونه نمونه با هم مخلوط  6انجام گرفت و سپ  هر 

 شدند. پ  از ارسال  یابی یجهت توال برگ و گل یینها
 -C80ها به نیتروژن مایع انتقال و در دمای بافت برداری،نمونه

 داری شدند. ، نگهRNAتا زمان استخراج 

 يابی توالی وساخت کتابخانه  RNAاستخراج 
 به وسیلهکل  RNAهای تهیه شده، استخراج از نمونه

صورت گرفت و جهت  TRIzol reagent (Invitrogen)بافر 
 ,DNaseI (TURBO DNaseIاز کیت  DNAحذف آلودگی 

Ambion ) طبق پروتکل شرکت سازنده تیمار گردید. برای
از ژل  ترتیببهاستخراج شده  RNAتعیین کیفیت و کمیت 

 NanoDrop 1000مدل و دستگاه نانودراپ  %1آگارز 

spectrophotometer (Thermo Scientific ) .استفاده شد
 ها بر روی( بر روی نمونهQCسنجش کنترل کیفیت )

RNA با دستگاهکل Bioanalyzer  مدل(Hørsholm, 

Denmark) Agilent Technologies  توسط شرکت
های دارای نمونههمه یابی صورت گرفت. دهنده توالیسروی 
انتخاب  بودند. 8بالای  RIN (RNA integrity number)عدد 
اتصال آداپتورها، تشکیل  cDNAسازی ، آمادهAپلی  دم

 Beijing Genomesیابی در موسسه کلاسترها و توالی

Institute (China)  طبق توصیه سازنده با کیت استاندارد
 Illuminaفرم یابی توسط پلتایلومینا انجام گردید. توالی

HiSeq 2500 platform  ( به صورت دو طرفهpaired-end )
یابی توسط نوکلئوتید انجام شد. پ  از انجام توالی 150و طول 

 در کشور چین،  (BGI)یابی دهنده توالیشرکت سروی 
ها به صورت خوانش خام نوکلئوتیدی جهت انجام توالی
سازی توالی مورد افزارهای یکپارچهتوسط نرم 2بندیسرهم

های تولید شده در استفاده قرار گرفتند که در نهایت کانتیگ
ها جهت ژنژن تبدیل گشتند. یونیبه یونی یبندسرهمفرآیند 

 .ندآنالیزهای بعدی مورد استفاده قرار گرفت
سازی و يکپارچه RNA-Seqهای آماده سازی داده

 نوپديد
های خام با های کم کیفیت خوانشآداپتورها و توالی

و مقدار ( 0.36 ) ورژن Trimmomaticافزار استفاده از نرم
QC≥30 حذف شدند. پ  از تریم( کردنTrimming ،) 
یید أهای کتابخانه و تبرای ارزیابی ویژگی FastQCافزار نرم

1- Cytotypes                                                                                                                                                             2- Assembly                                                                                                                                                                      

 
آید، که از دست میه های توالی بیانی توسط این تکنیک بداده
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های کردن مورد استفاده قرار گرفت. خوانشکارایی تریم
های بعدی مورد استفاده فیلترشده با کیفیت بالا برای تحلیل

های فیلترشده با خوانشسازی نوپدید واقع شدند. یکپارچه
انجام  Trinityافزار مده با استفاده از نرمآ دسته کیفیت بالای ب

انتخاب و برای  32معادل  Kmerسازی، گردید. پ  از بهینه
از تنظیمات استاندارد   Trinityافزار سایر پارامترهای نرم
رونوشت تک  Trinityمده از آ های بدستاستفاده شد. توالی

های رونوشت مورد قبول را نشان شوند که ایزوفرمینامیده م
 شود که ژن نامیده میها، تکرونوشتدهد. کلاستر تکمی
مورد استفاده ، دهدهای شناسایی شده مورد قبول را نشان میژن

 واقع شدند.
 ريزماهوارهشناسايی نشانگرهای 
با استفاده از ابزار شناسایی  ریزماهوارهنشانگرهای 

MISA (-http://pgrc.ipkبه نام  ریزماهواره

gatersleben.de/misa شناسایی شدند. حداقل تکرار برای )
 و برای نشانگرهای  "ده "نشانگرهای مونونولئوتیدی 

و برای نشانگرهای تری، تترا، پنتا  "شش "نوکلئوتیدی، -دی
  .(6) قرار داده شد "پنج "نوکلئوتیدی -هگزاو 

شده بومادران های يکپارچهنژتفسير کارکردی تک
 ريزماهوارهحاوی 
شده  یکپارچههای ژنتفسیر کارکردی تکرای ب
های پایگاه علیه غیرمدل( عنوان بهاین گیاه )توم پترنسکری
، Non - redundant NCBIهای نپروتئی اطلاعاتی
UniProtبا  آفتابگردانپی  و ، آرابیدوValue-E  10-5کمتر از 
. بلاست شد 1Trinotateتفسیر نرم افزار  پایپ لاینبه وسیله 
 256( دارای Local Serverسرور محلى ) بدین منظور

هسته و  80یو با پی( و سیRAMگیگابایت حافظه موقت )
 2KAAS تفسیر اتوماتیک .استفاده شدسیستم عامل لینوک  

 هر یک ازتوصیف کارکردی  مسیرهای متابولیتی وبرای تعیین 
تو وکیها و ژنوم المعارف ژنبه وسیله دایره بومادرانهای ژنتک
(KEGG3 بر اساس تخصیص عدد )KO4  روش بهSBH5 

ها توسط برای تفسیر خودکار توالی KOشناسه  صورت گرفت.
معادل یک گروه ارتولوگ  KOهر لازم است و  KAASپایگاه 
هایی است که به صورت مستقیم به یک رکورد در از ژن

. طبقه بندی (27) گردیده استلینک  KEGGمسیرهای پایگاه 
های یکپارچه ژن ( برای همه یونیGOژن شناسی ) یکردارک

 .گرفت صورت 6WEGOشده به وسیله نرم افزار تحت وب
 

 نتايج و بحث
 6920توالی تک رونوشت ) 9450در مجموع تعداد 
. بالقوه یافت شد ریزماهواره 10570توالی تک ژن( حاوی 

بیشترین  مجموع در (% 62) نوکلئوتیدیدی یهازماهوارهیر
نوکلئوتیدها تری ترتیببهنوکلئوتیدها پ  از دی .تکرار را داشتند

(، تترانوکلئوتیدها % 7درصد(، مونونوکلئوتیدها ) 26عدد، 2748)

( و پنتانوکلئوتیدها درصد(، هگزانوکلئوتیدها )حدود یک % 3)
(. نتایج مشابهی در 1)شکل  داشتند)کمتر از یک درصد( قرار 

زنیان، انگور و ای دیگر مانند آرابیدوپسی ، برخی گیاهان دولپه
 .(37, 20, 10) زمینی گزارش شده استبادام

نوکلئوتیدی، دیهای ریزماهواره تحقیقات قبلیدر 
)نوعی  Sonneratia alba ،(37) زنیان تکرار غالب در

 .Sa (22) ،(43))کنجد( Sesamum indicum، (9)(شاهپسند

Miltiorrhiza  ،P. notoginseng (25)  وGi. Biloba (23) 
نوکلئوتیدی، نوع کوتاه تری یتکرار یهایبود در حالیکه توال

 A. tridentateغالب تکرار در مجموعه داده ترانسکریپتوم 
، (24))فلفل قرمز( Capsicum annuum، (4) )درمنه معمولی(

Citrullus lanatus )(16) )هندوانه ،Scabiosa 

columbaria )و  (3))گل داوودیPolygonum 

cuspidatum )بوده است (18) )هفت بند ژاپنی. 
های با ریزماهوارهمجموع  در این پژوهش، در

 ترتیببهترین بودند و پ  از آنها تایی فراوانتکرارهای شش
ترین بودند هایی با پنج، هفت و هشت تکرار فراونریزماهواره
(. در گیاه کنجد نتایج کاملا مشابهی در مورد بیشترین 1)جدول 

 . در گیاه ارکیده(43) ها بدست آمدریزماهوارهتکرارهای 
های با ریزماهواره( نیز Dendrobium officinaleدندروبیوم )

 ترتیببهترین بودند و پ  از آنها تایی فراوانتکرارهای شش
. (44) هایی با پنج، هفت و هشت تکرار قرار گرفتندریزماهواره

نتایج مشابهی در خصوص  (37) سلطانی حویزه و همکاران
 ها در گیاه دارویی زنیان بدست آوردند. ریزماهوارهفراوانی 

نوکلئوتیدی بدست آمده در دی ریزماهوارهترین فراوان
تکرار  2490با  AG/CTترانسکریپتوم گیاه دارویی بومادران 

نوکلئوتیدی نیز تری ریزماهوارهدرصد( بود. در میان  38)
و  AAC/GTT ،AGC/GCT ،ATC/GAT ترتیببه

AAT/ATT  بیشترین فراوانی رو به خود اختصاص دادند
ان و کنجد نتایج دندروبیوم، زنی (. در گیاهان ارکیده2 )شکل

ترین مشابهی گزارش شده است. در این گیاهان نیز فراوان
 ریزماهوارهترین و فراوانAG/CT نوکلئوتیدیدی ریزماهواره
. این در (44, 43, 37) بود AAG/CTTنوکلئوتیدی تری

( Dendrocalamus latiflorusحالیست که در گیاه بامبو )
گزارش گردید  AG/CTنوکلئوتیدی دی ریزماهوارهترین فراوان

نوکلئوتیدی تری ریزماهوارهترین اما از سوی دیگر فراوان
CCG/CGG (7) بود. 

بافت ریشه  RNA-Seqهای آنالیز دادهبا استفاده از 
 102479با غربالگری مجموع  7از گیاه گوار برای دو واریته

ر نشانگ SAM ،25040و ابزار  MISAافزار ژن از طریق نرمتک
 249و  5999، 18792ها با دقت بالا شناسایی شد که از بین آن

گزارش شدند.  InDelو  SSR،SNPبرای  ترتیببهر نشانگ
، AG ،AAAG ،CTTTمربوط به  SSRهای بیشترین موتیف

ATGAG  وTGCTAT  رهای نشانگ %80بود. حدودSSR  با
.(12) یید قرار گرفتندأو مورد ت تکثیر PCRاستفاده از 

 
 
 
 
 

1- http://trinotate.github.io            2- KEGG automatic annotation server         3- Kyoto encyclopedia of genes and genome                   

4- KEGG orthology                             5- Single-directional best hit                   6-http://wego.genomics.org.cn/cgi-bin/wego/index.pl 

7- Cyamopsis tetragonoloba 
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 های شناسایی شده در ترانسکریپتوم گیاه دارویی بومادرانفراوانی نسبی نوع ریزماهواره -1شکل
Figure 1. Relative frequency of microsatellite repeat motif identified in medicinal plant transcriptome of A.millefolium 

 
 SSRر نشانگ 1939( در مجموع 2014و همکاران ) 1یائو لی   

شناسایی کردند که تکرارهای  2ی کرف یابی شدهاز ژنوم توالی
A/T  مونونوکلئوتیدها، بیشترین در بینAG/CT  بیشترین در

نوکلئوتیدها ( و در بین تری%54/45نوکلئوتیدها )بین دی
AAG/CTT, ATC/ATG, ACT/AGT و ACC/GGT 

، A/Tهی فراوانی طور مشاببه .(47) بیشترین فراوانی را داشتند
AG/CT  وAAG/CTT و  در بین تکرارهای مونو، دی

 Sterculia lanceolataترینوکلئوتیدی بیشترین در گیاه 
 . (11) گزارش شد
بیشرین تکرار  3رقم گیاه قیاق 6 در بررسی ژنوم      
های سه تکراری مربوط به موتیف SSRرهای نشانگ

CGG/CCG  های (، بعد از آن موتیف%39) 6860به تعداد
( و سپ  دی %59/38) 6771( به تعداد Aلئوتیدی)مونونوک

( گزارش شد. %18/19) 3366( به تعداد AGنوکلئوتیدی )
رهای نشانگ، 5-23یف طهمچنین در بین تکرارهای دارای 

SSR  در  9-12بیشترین بودند و تکرارهای  5-8با تکرارهای
 .(48) جایگاه بعدی قرار داشتند

در میان نشانگرهای ریزماهواره شناسایی شده در بومادران،     
 20تا  10درصد از نوع ریزماهواره کلاس دوم )به طول  69

درصد از نوع ریزماهواره کلاس اول )به طول  31نوکلئوتید( و 
 یتکرارها یفراوان(. 3 ودند )شکلنوکلئوتید( ب 20بیش از 

 بومادران ییدارو اهیگ نیآذگل پتومیدر ترانسکر زماهوارهیر
. در گیاه بود شده کپارچهی یتوال باز لویک 1/10 هر در کی بایتقر
 92های نوع کلاس دوم دندروبیوم فراوانی ریزماهواره ارکیده

درصد بود.  8های نوع کلاس اول درصد و فراوانی ریزماهواره
کیلو  4در این گیاه فراوانی تکرارهای ریزماهواره تقریبا یک در 

فراوانی تکرارهای ریزماهواره  .(44)باز توالی یکپارچه شده بود 
آذین گیاه دارویی بومادران کمتر از فراوانی در ترانسکریپتوم گل

کیلو باز(،  6/3تکرارهای ریزماهواره در گیاهان برنج )یک در 
کیلو باز( و  9/8کیلو باز(، جو )یک در  9/5سورگوم )یک در 
کیلو باز( و بیشتر از فراوانی تکرارهای  9ذرت )یک در 

کیلو  6/10ریزماهواره در ترانسکریپتوم گیاهان گندم )یک در 
  .(29)کیلو باز( بود  9/10باز( و نیشکر )یک در 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

  

 داد تکرارهابومادران براساس نوع و تع یهازماهوارهیر یفراوان -1جدول 
Table 1. Frequency of Achillea millefolium microsatellites based on type and number of repeats 

 تکرار
Repeat 

 نوع  
Type 

   
 مجموع
Total مونو 

Mono 
 دی
Di 

 تری 
Tri 

 تترا
Tetra 

 پنتا
Penta 

 هگزا
Hexa 

5   1447 202 77 34 1760 
6  1792 600 75 14 37 2518 
7  1140 323 11 8 19 1501 
8  827 191 8 4 4 1034 
9  569 31 7 3 3 613 
10 125 376 39 3 2 2 547 
11 150 332 21 2 2 1 508 
12 97 300 19 4 1 1 422 
13 93 147 24 2 0 0 266 
14 64 145 16 2 0 0 227 
15 53 130 5 1 0 0 189 
16 23 119 9 0 0 0 151 
17 30 117 5 0 0 0 152 
18 5 104 6 0 0 0 115 
19 10 101 5 0 0 0 116 

≥20 90 354 7 0 0 0 451 
 مجموع
Total 

740 6553 2748 317 111 101 10570 
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1- Yao Li                                                                        2- Apium graveolens                                                3- Sorghum sudanense 
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 فراوانی طول تکرارهای ریزماهواره شناسایی شده در ترانسکریپتوم گیاه دارویی بومادران -2شکل 
Figure3. Frequency of microsatellite repeat length identified in medicinal plant transcriptome of A.millefolium 

 
 
 
 
 
 
 

 

 فراوانی موتیف تکرارهای ریزماهواره شناسایی شده در ترانسکریپتوم گیاه دارویی بومادران -1شکل 
Figure2. Frequency of microsatellite repeat motif identified in medicinal plant transcriptome of A.millefolium 
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Error! No text of specified style in document.- علیه شده حاوی ریزماهواره سازییکپارچه هایژنتک بلاست تفسیر نتایج ون نمودار 
 مختلف اطلاعاتی هایپایگاه

Figure 4. Venn diagram of BLAST annotation results of assembled unigenes containing microsatellites against different 
databases 

 

 

های های متصل به گزارهژنسازی شده حاوی ریزماهواره. هر میله درصد تکهای یکپارچهژنبندی کارکردی تکنمودار دسته -3شکل 
GO دهد. محور را نشان میY  می باشد. 10در مبنای لگاریتم 

Figure 5. Functional classification of assembled unigenes containing microsatellites. Each bar represents the 
percentage of unigenes match to each GO term. Plot with Y axis is in log (10) scale 

 بومادران شدهکپارچهي یهاژنتکی کارکرد تفسير
 حاوی ريزماهواره 
های بومادران حاوی ریزماهواره با ژنتفسیر تک

، KAASهای داده استفاده از بلاست ایک  علیه پایگاه
، NCBI پایگاه Non-redundantهای آرابیدوپسی ، پروتئین

UniProt  و آفتابگردان انجام گردید. نتایج بلاست پوشش
 .گسترده ترانسکریپتوم بومادران را نشان دادند

داده  گاهیبا پا یمشابه بایران بطور تقربوماد یهاژنتک
امر  نیشدند. ا ریداده تفس یهاگاهیپا ریاز سا شیآفتابگردان، ب

 تهیمسئله است که بومادران از خانواده کامپوز نیکننده ا دییتأ
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 %45با ژنوم آفتابگردان دارد. حدود  ییبالا یبوده و همانند
 یتکرارها یحاوتک ژن  یهایتوال( از  85421از 38440)تعداد 
قرار گرفتند. براساس  یکارکرد یبنددر دسته زماهوارهیر

دسته  52 (WEGO) شناسی اینترنتیژن ریتفس یبندطبقه
(. دستجات 5ها بدست آمد )شکل ژنکارکردی برای همه تک

، "اتصال"، "اندامک" ،"بخش سلولی "، "سلول"
یند فرا"، "فرایند سلولی"، "تنظیم زیستی"، "کاتالیزوری"

بیشترین  "هاپاسخ به محرک"و  "سازیرنگدانه"، "متابولیکی
 (. 5درصد تخصیص را دارا بودند )شکل 

 3714 ،(% 3/53) 4723 ،(% 3/22) 1،762 در مجموع
ژن از همه تک( % 7/60) 5189 و( % 3/51) 4517 ،(% 5/47)

، آرابیدوپسی ، KAASهای داده به پایگاه ترتیببهها کتابخانه
UniProtهای ، پروتئینNon-redundant پایگاه NCBI  و
های تفسیر ژن(. تعداد تک4شدند )شکل  گزارمان آفتابگردان

 (. 4بود )شکل  1745ها شده مشترک بین همه کتابخانه
در میان همه  (BP)در طبقه فرایندهای زیستی 

درصد( به دسته  65ژن )تک 3220بندی شده های دستهژنتک
 3ژن )تک 90ها متعلق بود که از میان آن "فرآیند متابولیکی"

تخصیص داشت.  "1فرایند متابولیکی ثانویه"درصد( به دسته 
 Gastrodia elataدر ترانسکریپتوم نوعی ثعلب  طور مشابهبه

( و 4794مربوط به فرایندهای سلولی )ها ژنبیشترین تعداد تک
. در مطالعه ترنسکریپتوم برگ گیاه (42) ( بود4944متابولیسم )

Sterculia lanceolata های ثانویه مسیر بیوسنتزی متابولیت

را نشان دادند که  SSRژن کارکردی حاوی بیشترین تعداد تک
پروپانوئید و ها در سه مسیر ترپنوئید، فنیلژن از بین آنتک 72

 . نتایج مشابهی در مورد تعداد (11)فلاونوئید دخیل بودند 
 در مسیر بیوسنتزی  EST-SRRهای حاوی ژنتک

های ثانویه در ترانسکریپتوم برگ گل داودی متابولیت
(Chrysanthemum morifoliumگزارش )  شد که با نتایج

دارای  SSR. نشانگرهای (46) حاصل از این تحقیق متفاوت بود
نقش کلیدی در تحمل به تنش، متابولیسم و تثبیت کربن، 

 اندگردیدههای ثانویه، رشد و فتوسنتز شناسایی بیوسنتز متابولیت
ها در گیاه کتان منجر به  SSR. تاکنون شناسایی و ایجاد (7)

اصلاح کیفیت فیبری آن در طول چند سال اخیر گشته است 
(19). 
 
 کلی گيرینتيجه 

مقیاس  بار توسعه نینخست یپژوهش برا نیا جینتا
ساخته  ریرا امکان پذ اهیگ نیا EST-SSR ینشانگرها گسترده
 یهالیو تحل هیانجام تجز یبرا توانندینشانگرها م نیاست. ا
 با تراکم بالا در یکیژنت هایو ساخت نقشه یوستگیپ هاینقشه

موجود  یهاریزماهواره ییبکار روند. شناسا بومادران گیاه دارویی
 هیثانو یهاتیمتابول وسنتزیب ریمرتبط به مس یهاژن یدر توال
عوامل  ییدر شناسا تواندیم بومادران ییدارو اهیگ رونوشتدر 

 اریبس اهیگ نیا ییدارو باتیسنتز ترک یهاژن انیب میموثر تنظ
موثر باشد.
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