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Abstract  

Carotenoids, as isoprenoid compounds, play vital roles in plant physiology and human health. This 

study aimed to identify key genes in the carotenoid biosynthesis pathway in the medicinal plant Citrullus 

colocynthis (bitter apple) using transcriptomic data. Fresh fruit tissues were collected from Andimeshk, 

Iran, and high-quality RNA (RIN ≥8) was extracted for next-generation sequencing via Illumina 

HiSeq2500. Raw data were processed using Trimmomatic and FastQC, followed by de novo transcriptome 

assembly with Evidential-gene in sequencing depth of 77.2X. Functional annotation was performed using 

the KEGG database and the SBH method. Results revealed 19 out of 48 genes in the carotenoid pathway 

(KO00906) were identified, representing 39.5% of the pathway’s genes. Critical enzymes such 

as crtB, PDS, Z-ISO, and LCYB, involved in catalyzing steps from geranylgeranyl pyrophosphate (GGPP) 

to diverse carotenoids (e.g., α-carotene, β-carotene, and abscisic acid precursors), were fully characterized. 

All 57 unigene sequences with identified CDS were submitted to the GenBank database of the National 

Center for Biotechnology Information (NCBI). These findings underscore the genetic potential of C. 

colocynthis for carotenoid production, with implications for enhancing nutritional, medicinal, and stress-

adaptive traits. Future studies should focus on validating gene expression under stress conditions, 

elucidating regulatory mechanisms, and applying genetic engineering to optimize carotenoid yields. Such 

advancements could drive biofortification strategies and agricultural resilience. 
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colocynthis)  )های ترنسکریپتومی با استفاده از داده 
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 چکیده 

شوند. این مطالعه سلامت انسان شناخته میهای حیاتی در فیزیولوژی گیاهی و  عنوان ترکیبات ایزوپرنوئیدی با نقشکاروتنوئیدها به

( و با استفاده  Citrullus colocynthis) هندوانه ابوجهل  کاروتنوئیدها در گیاه دارویی  بیوسنتزهای کلیدی در مسیر  با هدف شناسایی ژن

 با کیفیت بالا RNA پس از استخراجآوری و  های بافت میوه این گیاه از منطقه اندیمشک جمعهای ترنسکریپتومی انجام شد. نمونهاز داده

(RIN ≥8)  ،یابی نسل جدید با پلتفرمتوالی Illumina HiSeq2500 افزارهایهای خام با نرمصورت گرفت. داده Trimmomatic و 

FastQC سازیپردازش شدند و یکپارچه de novo   افزارترنسکریپتوم با نرم Evidential-gene 2/77 با عمق توالی  X   .انجام گردید  

شناسایی مسیرهای زیستی را  SBH و روش KEGG ها با استفاده از پایگاه دادهآنالیز عملکردی ژن  عمق توالی یابی در این تحقیق  

در ترنسکریپتوم این گیاه شناسایی شدند  (KO00906) ژن مرتبط با مسیر کاروتنوئیدها 48ژن از  1۹امکانپذیر ساخت. نتایج نشان داد 

جرانیل  که در تبدیل جرانیل   LCYB و   crtB ، PDS ، Z-ISO نظیر   کلیدی  هایآنزیم.  است  مسیر  این   هایژن  کل   از  ٪۵/3۹که معادل  

کاروتنوئیدهای مختلف (GGPP) پیروفسفات و پیش - βکاروتن،  α-مانند به  آبسیزیککاروتن  به سازهای اسید  کامل  نقش دارند،  طور 

  ( ثبت شدند.  (NCBIتوالی ژنی دارای ناحیه کننده پروتئین مشخص در بانک ژن مرکز ملی اطلاعات بیوتکنولوژی ۵7و  شناسایی شدند

های  کند که پیامدهای مهمی در بهبود ویژگیرا در تولید کاروتنوئیدها تأیید می   C. colocynthis ها توانمندی ژنتیکی بالایاین یافته 

به تنش تغذیه مقاومت  و  ژنها تحت شرایط تنشهای محیطی دارد. پژوهشای، دارویی  بیان  بر تحلیل  باید  آتی  یا شوری  های  ،  خشکی 

 .های مهندسی ژنتیک برای افزایش بازده کاروتنوئیدها متمرکز شوندکارگیری فناوریشناسایی عوامل تنظیمی و به

 

  .بیوسنتز ریمس و هندوانه ابوجهل دها، یکاروتنوئ  پتوم،یترنسکر ، .KEGG زیآنالهای کلیدی:  واژه
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 مقدمه 

ها  ها و برخی میکروارگانیسمای از ترکیبات ایزوپرنوئیدی هستند که به صورت داخلی در گیاهان، جلبککاروتنوئیدها دسته

کنند. این ترکیبات در فرایندهای کلیدی مانند فتوسنتز، حفاظت  های حیاتی در فیزیولوژی گیاهی ایفا میسنتز شده و نقش

ها( مشارکت  ها و میوههای غیرفتوسنتزی )مانند گلبرگهای زرد تا قرمز در اندامنوری در برابر آسیب اکسیداتیو، و ایجاد رنگدانه

پیش(Beltrán & Wurtzel, 2024; Sun et al., 2022)دارند   این، کاروتنوئیدها  بر  افزون  آپوکاروتنوئیدها.    بات یترک)  ساز 

هستند که در تنظیم رشد   در گیاهان(  ABAو هورمون    Aمانند رتینوئیدهای ویتامین    دها،یکاروتنوئ  ونی داسیشده از اکسمشتق

 ,.Liu et al) دهنددارویی ارزشمندی ارائه می-ایها نقش داشته و خواص تغذیهگیاه، انتقال سیگنال، و بهبود طعم و عطر میوه

2021; Ngamwonglumlert et al., 2020)ساز  اند؛ چرا که پیش. از سوی دیگر، این ترکیبات برای سلامت انسان ضروری

اکسیدانی خود، خطر ابتلا به بیماریهای مزمن مانند  آنتی)ضروری برای بینایی و سیستم ایمنی( بوده و با فعالیت   A ویتامین

 & Fernández-García, 2014; Torres-Montilla)  دهندعروقی و اختلالات چشمی را کاهش می-سرطان، بیماریهای قلبی

Rodriguez-Concepcion, 2021)دهند که کاروتنوئیدهای غذایی با محافظت از پوست در  . مطالعات اخیر همچنین نشان می

منابع اصلی کاروتنوئیدها  .  (Eggersdorfer & Wyss, 2018)  کنند ، به حفظ سلامت پوست کمک میUVبرابر پرتوهای مضر

- فرنگی و اسفناج( و روغن پالم است که به دلیل غنای بتاها، سبزیجات )مانند هویج، گوجهدر رژیم غذایی انسان شامل میوه

. با این حال، فراهمی زیستی و  (May, 1994; Simkin, 2021)اهمیت دارند   A ویژه در مناطق با کمبود ویتامینکاروتن، به

های کشاورزی، فرآوری پایداری این ترکیبات تحت تأثیر عوامل متعددی مانند ژنتیک گیاه، شرایط محیطی )نور، دما(، روش

می قرار  غذایی  رژیم  ترکیب  و  -Beltrán & Wurtzel, 2024; Torres-Montilla & Rodriguez)گیرد  غذایی 

Concepcion, 2021)انی. خانواده کدوئ (Cucurbitaceae) یی ها، کدو تنبل و کدو حلوامانند کدوها، خربزه  ی اهانی که شامل گ  

به حضور کاروتنوئ  هایژگیو  نی شده است. اخود شناخته  ییو دارو  یاهیخواص تغذ  لیدلاست، به   باتیترک  ر یو سا  دهایعمدتاً 

 ی محتوا  یبه بررس یاگسترده  یها. پژوهش(Hussain et al., 2023; Salehi et al., 2021)  شوند ینسبت داده م  فعالست یز

 ;Miljić et al., 2021).اندپرداخته  شانیسلامت دیفوا نیو همچن انیآنها در خانواده کدوئ یفراهمستیتنوع و ز دها،یکاروتنوئ

Rolnik & Olas, 2020)   متمرکز    انیمختلف کدوئ  یهادر گونه  دهایکاروتنوئ  یریگو اندازه  یی از مطالعات بر شناسا  یار یبس

  ل یدهنده پتانسهستند که نشان  دهایو کاروتنوئ  هافنولیسرشار از پل   .Cucurbita pepo L یهاعنوان مثال، گلاند. بهشده

 و (Cucurbita maxima تنبل  ی. کدوها(Di Lorenzo et al., 2024)  هاستحوزه  ریو سا  یپوست  یآنها در کاربردها  یبالا

(Cucurbita moschata   یدانیاکسیآنت  تیظرف  ی و مطالعات  شوندیمحسوب م  دها یکاروتنوئ  یمنابع غن  زین in vitro لیو پروف  

 Cucumis melo با نام علمی     "Carosello leccese". گونه(Rolnik & Olas, 2020)  اندکرده  یآنها را بررس  یدهایترپنوئ

L.  کشت تحت نور   طیدر شرا  زینLEDکشت بر    طیشرا  ریاز تأث  ی که حاک  دهدیاز خود نشان م  یتوجهقابل  یاهیتغذ  لی، پروف
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م(Palmitessa et al., 2022)  است  دهایکاروتنوئ  یمحتوا بالا  یحاو   (Cucumis metuliferus)وانویک  وهی.  از   ییسطوح 

.  (Simona-Mariana & Răzvan, 2024)  شودیمحسوب م  یادر پوست آن جزء برجسته  کوپنیکل است که ل  ی دهایکاروتنوئ

غن  یکی  انعنوبه    (Momordica cochinchinensis) گاک  وهیم طب  نیتریاز  و    کوپنیل  ژهیوبه  دها،یکاروتنوئ  یعیمنابع 

  ی هاگونه  یرو  یقی. مطالعات تطب(Abdulqader et al., 2019; Thavamany et al., 2020)  شودیبتاکاروتن، شناخته م 

را بر اساس گونه و    دها یکاروتنوئ  یمحتوا  یهاتفاوت (   C. maximaو   Cucurbita pepo،C. moschata )  مختلف کدو تنبل

 رهی(، از تCitrullus colocynthis) هندوانه ابوجهل .(Kim et al., 2012) اند داده شان)پوست، گوشت و دانه( ن ی اهی بخش گ

 و یداتیاکس  و ضد   یدانیاکسیآنت   لیبا پتانس  یی دارو  اه یگ  کیعنوان  به  دها،یکاروتنوئ  رینظ  ی فعالستیز  باتیترک  ل یدلبه  ان، یکدوئ

هندوانه    در  دها یکل کاروتنوئ  یاند که محتوا. مطالعات نشان داده(Issa et al., 2000; Rashedi et al., 2014)  شودیشناخته م

  100بر    گرمیلیم  92/0حدود    اه یگ  نیا  یهادر دانه  دهایعنوان مثال، غلظت کاروتنوئاست. به  ریمتغ  یتوجهطور قابلابوجهل به 

که    کنندیآن کمک م یدان یاکسیآنت تیبه ظرف اهیگ نیموجود در ا یدهایکاروتنوئ. (Igwenyi, 2014) گرم گزارش شده است

را نشان داده    یریچشمگ  ی دانیاکسیآنت  تیهندوانه ابوجهل فعال  وهیم  ی آزاد مؤثر است. عصاره متانول  یهاکالیراد  یسازیدر خنث

در گیاه دارویی هندوانه   باتیترک  نیا  ییدارو  یهاتیشواهد موجود درباره فعال  رغمیحال، عل  نیبا ا.  (Kumar et al., 2008)  است

آنها محدود    یفراهمستیو دانه( و ز  شهی)مانند برگ، ر  اهیمختلف گ  یهادر بخش  دهایمطالعات در مورد تنوع کاروتنوئ  ،ابوجهل

تر در این  های عمیقها ضرورت پژوهشهای مسیر بیوسنتز این متابولیتژنتیکی در خصوص ژن  ی هافقدان داده  ن،یهمچن.  است

  ، ییدارو  ل یپتانس  لیدلهندوانه ابوجهل به  اه ی در گ  دهایکاروتنوئ  وسنتزیب  ریمرتبط با مس  ی هاژن   مطالعه سازد.  خصوص را آشکار می

  یدیکل ی هاژن ییاست. شناسا یمحصولات مرتبط، ضرور ی کیو امکان بهبود ژنت یطیمح یهاپاسخ به تنش یدرک سازوکارها

  ی هاتیبا فعال  دیو کشف مشتقات جد  یی مصارف دارو  یخاص برا  یدهایبا کاروتنوئ  شده یغن  یها هیسو  دیبه تول  تواندیم  ریمس  نیا

  ی هادر برابر تنش  اه یدر محافظت از گ  دهاینقش کاروتنوئ  ن،ی . همچن(Su et al., 2023; Zhou et al., 2021)منجر شود    ی اندرم

فراهم    گرید  یدانش به محصولات زراع   نیمقاومت به تنش و انتقال ا  یدرک سازوکارها  یبرا  یو شدت نور بالا، فرصت  یخشک

  ان،ی از خانواده کدوئ  یعنوان عضوبه  هندوانه ابوجهل  گر، ید  یسو  از  . (Kato et al., 2016; Othman et al., 2014)کندیم

ژنت مهم  یکیشباهت  محصولات  )  یبا  هندوانه  )(Citrullus lanatusمانند  خربزه   ،Cucumis melo)  خ  Cucumis)  اریو 

sativusودبه بهب  تواندیم  اهیگ  نیدر ا  وسنتزیب  ریمس  کنندهمیتنظ  یسیو عوامل رونو  ی ژن  نینو  یهاانتیوار  یی( دارد. شناسا  

 & Alzubaidi)  کمک کند  یانتخاب اصلاح  یبرا  یمولکول  یدر محصولات مرتبط و توسعه نشانگرها  یدیکاروتنوئ  یمحتوا

Soltani Howyzeh, 2024; Sathasivam et al., 2021; Zhou et al., 2021)  .ا پ   نیبا    وسنتز یب  ریمس  یدگ یچیحال، 

ها  پژوهش  یشرویپ   ییهاچالش  ر،یمس  نیا  میدر تنظ  یاگونهنیب  یهاآنها و تفاوت  دیبر تول  یطیعوامل مح  ریتأث  دها،یکاروتنوئ

استفاده از    ها،تیمحدود  نیغلبه بر ا  یبرا  .(Bahmankar et al., 2019; Lin et al., 2023; Othman et al., 2014)هستند  
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  ل یها، تحلژن  یی جهت شناسا  کسیو متابولوم  CRISPR-Cas9  ی ژن  شیرایو  پتوم،یترنسکر  تحلیلمانند    یاشرفتهیپ   یهاروش

 ,.Bo et al., 2022; Hyun et al., 2012; Salehi et al)  شودیم   شنهاد یپ   یستیز  یرهایمس  ی و مهندس  دهایکاروتنوئ  لیپروف

ا(2019 نهپژوهشنوع    ن ی. در مجموع،  کاربردهها  توسعه  به  عم  انجامند، یم   یو کشاورز  یی دارو  یا تنها  از    یقتریبلکه درک 

های  لذا این پژوهش به منظور شناسایی توالی ژن   .دهندیخشک ارائه م   یهاطیدر مح  اهانی گ  یو انطباق  یتکامل  یسازوکارها

از تحلیل ترنسکریپتوم جهت معرفی و ثبت  دخیل در مسیر بیوسنتز کارتنوئیدها در گیاه دارویی هندوانه ابوجهل با استفاده 

 های شناسایی شده و تعیین نقش عملکردی آنها صورت گرفت. توالی

 هامواد و روش

با طول و عرض    ی اندیمشک در استان خوزستانهندوانه ابوجهل از منطقهگیاه دارویی  ی  بوتهبرای انجام این تحقیق یک  

های بافت میوه تازه  گیری شد. نمونه صورت تصادفی انتخاب و از بافت تازه میوه آن نمونهبه  N403  /32 و    E139/48 جغرافیایی  

تحقیقاتی دانشکده  به آزمایشگاه  با استفاده فلاکس ازت مایع    منجمد گردید و   مایع   با استفاده از ازتگیاه برداشت و بلافاصله  

تا زمان    گراددرجه سانتی  -80در فریزر با دمای  منتقل شد و سپس    کشاورزی و منابع طبیعی دانشگاه آزاد اسلامی واحد اهواز

استفاده شد.    مطابق با دستورالعمل شرکت سازنده  کیاژناستاندارد  از کیت    RNA. جهت استخراج  نگهداری شد  RNAاستخراج  

به ترتیب با استفاده  تکرار بصورت پولد شده(    3)هر نمونه    گیاه  میوه  بافت   نمونهسه  از  ه  کل استخراج شد  RNAکیفیت و کمیت  

با کیفیت بالا )نسبت طول موج   هکل استخراج شد  RNA  نمونه از ژل آگارز یک درصد و اسپکتروفتومتر نانودراپ تعیین شد و  

واقع در  ( BGI)  پکن موسسه ژنومیبه یابی  ( برای توالی8/1نانومتر  260به  230و نسبت طول موج  98/1نانومتر  280به  260

با استفاده    هکل استخراج شد  RNAنمونه    یابی پیش از تعیین توالیدهنده خدمات توالیدر شرکت ارایه   ارسال گردید.کشور چین  

برابر RIN  (RNA integrity number   )ارزیابی شد و عدد    RNA  و کیفیت  خلوص  Agilent®Bioanalyzer 2100 دستگاهاز  

یابی صورت توالی  2×150های دو طرفه  به صورت خوانش  Illumina HiSeq2500سازه  بن  با استفاده ازبدست آمد، سپس    8/8

تر از  های دارای طول کوچکتوالی( مشخص و  0.10.1)نسخه  FASTQC  افزاربا استفاده از نرم  هاکیفیت اولیه خوانشگرفت.  

کیفیت کوچکنوکلئوتید،    50 دارای  از  نوکلئوتیدهای  آداپتورها، هم20تر  نرمی  چنین  توسط    Trimmomaticافزار  ایلومینا 

ها تایید  کتابخانه ارزیابی و کارایی پیرایش داده  خصوصیات  FastQCافزار  با استفاده از نرمحذف گردید. سپس    (0.32)نسخه  

. به این منظور قرار گرفتاستفاده  مورد    برای ساخت ترنسکریپتوم  (de novo assembly)  سازی نوپدید روش یکپارچهو    شد

-K،هاخوانش  سازیپس از بهینهسازی شدند.  یکپارچه   Evidential-geneافزار  های دارای کیفیت بالا با استفاده از نرمخوانش

mer   شده  های یکپارچهژناستفاده گردید. توالی تکفرض  پیشافزار از تنظیمات  و برای سایر پارامترهای نرم  هاستاندارد اجرا شد

مخفف    KOهای اختصاصی  بارگذاری شد و با استفاده از شناسه  KAAS  (http://www.Genome.Jp/kegg/kaas)  در پایگاه 

KEGG Orthology    .شدند اختصاصی  شناسهتفسیر  نقشه  موجود  KOهای  مسیر  در  همبستگی ب  KEGGهای  منظور   ه 

http://www.genome.jp/kegg/kaas
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تحلیل آنتولوژی ژنی   . گردید  اجرا  Single-directional Best Hit (SBH)روش  با استفاده از    با مسیرهای زیستی  ترنسکریپتوم

 انجام گردید.  WEGO   (http:// wego.genomics.org.cn)با استفاده از پایگاه 

 نتایج و بحث 

از همردیفی   با    KEEG  های بوسنتزیدر مسیرژن(  تک  55311)هندوانه ابوجهل    یکپارچه شده   هایژنتکنتایج حاصل 

  17,359تعداد  نشان داد که تعداد    KEGGعلیه پایگاه داده    بلاست ایکسهای ترجمه شده با اجرای  استفاده از اسید آمینه

شناسایی شدند که از میان آنها مسیر بیوسنتزی متابولیسم ترپنوئیدها     KEGGپایگاه داده مسیر بوسنتزی در  134ژن در تک

(. این مسیر 1تک ژن قرار داشت )جدول    349باشد با مجموع  های ثانویه گیاه میکتیدها که از مسیرهای مهم متابولیتو پلی

ترپن  ، بیوسنتز سزکوی  (KO00902) دهایمنوترپنوئ وسنتزیب،  (KO00900) دیاسکلت ترپنوئ وسنتزیبشامل مسیرهای فرعی  

به ترتیب با تعداد    (KO00906)  دهایکارتنوئ  وسنتزیبو    (KO00904)  دهایترپنوئی د  وسنتزیب  (KO00909)ترپنوئید ،و تری

بود    KEGGگیاه دارویی هندوانه ابوجهل علیه پایگاه    ترنسکریپتومتک ژن شناسایی شده از تحلیل    62و    41،  55،  23،  101

 (.  1)جدول 

گیاه دارویی هندوانه    ترنسکریپتومکتیدها در های شناسایی شده مسیرهای بیوسنتزی ترپنوئیدها و پلیاطلاعات مربوط به ژن -1جدول 

 ابوجهل. 
Table 1. Data on identified genes in the biosynthetic pathways of terpenoids and polyketides in the transcriptome of 

the medicinal plant Citrullus colocynthis. 
مسیرهای بیوسنتزی ترپنوئیدها و  

 KEGGکتیدها در پایگاه  پلی

 

 
Biosynthetic pathways of 

terpenoids and polyketides in 

the KEGG database 

شماره رفرنس مسیر  

KEGG  (KO ) 

 

 
Reference 

KEGG pathway 

number (Ko) 

ها تعداد ژن 

 در هر مسیر 
KEGG 

 
Number 

of genes 

in each 
KEGG 

pathway 

های تعداد ژن 

شده در هر شناسایی 

 مسیر
KEGG 

 
Number of 

identified genes 
in KEGG 

Pathway 

های درصد ژن 

شناسایی شده در 

 KEGGهر مسیر 
 

Percent of 

identified 

genes in each 
KEGG 

Pathway 

ها تعداد تک ژن 

 برای هر مسیر 
KEGG 

 
Number of 

unigenes 

for each 
KEGG 

Pathway 

ها به تعداد تک ژن 

ازای هر ژن 

شده در  شناسایی 

 مسیر

 
Number of 

unigenes per 
identified gene 

in map 
 بیوسنتز اسکلت ترپنوئید 

Terpenoid backbone biosynthesis 
900 58 29 50 101 3.4 

 بیوسنتز منوترپنوئیدها 
Monoterpenoid biosynthesis 

902 36 3 8.3 23 7.6 

 ترپنوئید ترپن و تریبیوسنتز سزکوی
Sesquiterpenoid and triterpenoid  

biosynthesis 
909 73 8 10.9 55 6.8 

 ترپنوئیدها بیوسنتز دی 
Diterpenoid biosynthesis 

904 66 7 10.6 41 5.8 

 بیوسنتز کارتنوئیدها 
Carotenoid biosynthesis 

906 48 19 39.5 62 3.2 

 

ژن از   19ژن وجود دارد که در این تحقیق تعداد    48تعداد    KEGGدر پایگاه    (KO00906)ها  بیوسنتز کاروتنوئیدمسیر  در  

هر (. برای  1درصد از کل مسیر در ترنسکریپتوم گیاه هندوانه ابوجهل در این تحقیق شناسایی گردید )جدول    5/39آنها معادل  

بیوسنتز مسیر  در  ژن در تحلیل ترنسکریپتوم گیاه هندوانه ابوجهل شناسایی گردید.  ژن مسیر بطور متوسط بیش از یک تک

های شناسایی  آنزیم (.  1ژن وجود داشت )جدول  تک   2/3ها در این تحقیق به ازای هر ژن مسیر بطور متوسط تعداد  کاروتنوئید
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سیس فیتوئن  -15از:    بودند  عبارت  ها در تحلیل ترنسکریپتوم گیاه هندوانه ابوجهلبیوسنتز کاروتنوئیددر مسیر    درگیر  شده

، (ZDS/crtQ)کاروتن دساتوراز  -، زتا(Z-ISO)کاروتن ایزومراز  -، زتا(PDS/crtP)سیس فیتوئن دساتوراز  -15،  (crtB)سینتاز  

، بتا (LCYB/crtL1/crtY)، لیکوپن بتا سیکلاز  (LCYE/crtL2)، لیکوپن اپسیلون سیکلاز  (crtISO/crtH)کوپن ایزومراز  پلی

بتا(crtZ)هیدروکسیلاز  - 3کاروتن   هیدروکسیلاز  -،  مونواکسیژناز (LUT5/CYP97A3)رینگ  اپسیلون  کاروتن   ،

(LUT1/CYP97C1)  اپوکسیداز زئاکسانتین   ،(ZEP/ABA1)دی ویولاکسانتین  یا  (VDE/NPQ1)اپوکسیداز  ،  کاپسانتین   ،

،  (ABA2)هیدروژناز  توکسین دی، اکسان(NCED)اکسیژناز  کاروتنوئید دیاپوکسی  -سیس-9،  (CCS1)کاپسوروبین سینتاز  

- 9و  (DWARF27)کاروتن ایزومراز -، بتا (CYP707A)هیدروکسیلاز -8، آبسیزیک اسید (AAO3)آلدهید اکسیداز آبسیزیک

همراه سایر اطلاعات بدست آمده از جمله شماره  به 2دول که در ج  (CCD7)اکسیژناز کلیوینگ دی - 10، 9کاروتن - بتا-یسس

نشان داده شده است.    KEGGآنزیم در پایگاه     Kژن برای هر آنزیم و شناسهآنزیم، نام کامل و نام اختصاری آنزیم، تعداد تک

نشان داده   1در شکل  ها در تحلیل ترنسکریپتوم گیاه هندوانه ابوجهلکاروتنوئیدعلاوه بر این نقشه ژنهای شناسایی شده مسیر 

های موجود در مسیر بیوسنتز انواع کارتنووئیدها از جمله آلفا کارتن،  دهد که تمام ژنشده است. این شکل بخوبی نشان می

آبسیزیت   و  گزانتین  لیکوپن،  کارتن،  گاما  پیش  (Abscisate)بتاکارتن،  اسید میکه  آبسیزیک  بیوسنتز  شناسایی  ماده  باشد، 

  (GGPP)جرانیل پی فسفات  -اند. همه این کارتنووئیدها از پیش ساز آنها که جرانیلاند و در شکل با رنگ سبز مشخص شدهشده

اند. در مطالعه قبلی از  یر بیوسنتز اسکلت ترپنوئید است شناسایی شدهکه خود محصول نهایی مسیر بیوسنتزی قبلی بنام مس

.  ( Dorafshan et al., 2019)  های مسیر بیوسنتز اسکلت ترپنوئید در گیاه هندوانه ابوجهل شناسایی شده استمولفین تمام ژن

ژن در ترنسکریپتوم هندوانه ابوجهل را به تک  101درصد( شناسایی شد که تعداد    50مسیر )ژن    58ژن از    29در این مسیر  

شده  های شناساییژن مشخصات تک 3جدول  (.1ژن وجود داشت )جدول تک  4/3داد و به ازای هر ژن مسیر خود اختصاص می

 ژن کلیدی 19ژن مرتبط به تک 62اساس این جدول، دهد. برکارتنوئیدها در گیاه هندوانه ابوجهل را ارائه می  بیوسنتزدر مسیر 

قابل شناسایی بودند.  (CDS) مورد دارای ناحیه کدکننده پروتئین  57ها تنها  ژن شناسایی شدند. از میان این تک  در این مسیر

تک  بین  ژن طول  پروتئین  2982تا    227ها  نواحی کدکننده  و  بود  متغیر  باز  به  (CDS) جفت  موارد  اکثر  کاملدر   صورت 

(complete)     (. برای مثال، ژن3تعیین شدند )جدول crtB   دارای  33425با شناسه CDS   و    1205–48کامل در موقعیت

 CDS دودهجفت باز، مح  1509( با طول  1070889)شناسه   crtZ ها مانندجفت باز بود، درحالیکه برخی ژن   1403طول  

بصورت جزیی )ناقص( شناسایی     CDS، ناحیه86837( را نشان دادند. همچنین، در مواردی نظیر شناسه  1045–308کوتاهتری )

ای برای مطالعات آینده در زمینه بیان ژن،  کند و پایهها تنوع ساختاری و عملکردی ژنهای این مسیر را برجسته میاین داده شد.

 بیوسنتزشده در مسیر  های شناساییژنمشخصات تک  3جدول    .سازدمهندسی متابولیک کارتنوئیدها فراهم میتنظیم آنزیمی و  

  در این مسیر   ژن کلیدی  19ژن مرتبط به  تک  62اساس این جدول،  دهد. برکارتنوئیدها در گیاه هندوانه ابوجهل را ارائه می
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ها  ژنقابل شناسایی بودند. طول تک(CDS) مورد دارای ناحیه کدکننده پروتئین  57ها تنها  ژنشناسایی شدند. از میان این تک

تعیین   (complete) صورت کاملدر اکثر موارد به (CDS) جفت باز متغیر بود و نواحی کدکننده پروتئین  2982تا    227بین  

جفت باز    1403و طول    1205–48کامل در موقعیت     CDSدارای  33425با شناسه   crtB (. برای مثال، ژن3شدند )جدول  

( 1045–308کوتاهتری ) CDS جفت باز، محدوده  1509( با طول  1070889)شناسه   crtZ ها مانندبود، درحالیکه برخی ژن 

ها تنوع این داده بصورت جزیی )ناقص( شناسایی شد.CDS ، ناحیه86837را نشان دادند. همچنین، در مواردی نظیر شناسه  

ای برای مطالعات آینده در زمینه بیان ژن، تنظیم آنزیمی و  کند و پایهساختاری و عملکردی ژنهای این مسیر را برجسته می

نشان  ( 2)شکل WEGO با استفاده از پایگاه (GO) نتایج تحلیل آنتولوژی ژنی .سازدمهندسی متابولیک کارتنوئیدها فراهم می

عملکرد مولکولی  ،  اجزای سلولی   کاروتنوئیدها در گیاه هندوانه ابوجهل در سه دسته اصلیهای مرتبط با مسیر بیوسنتز  داد که ژن

(  ٪62« )اندامکهای »ها مربوط به زیرگروه، بیشترین فراوانی ژناجزای سلولی بندی شدند. در بخشدستهفرایند بیولوژیکی   و

عملکرد   دسته  در.  است  غشایی   اجزای  و   سلولیدرون  ساختارهای   در   ها ژن  این   تمرکز  دهنده نشان  که   بود (  ٪37)  »سلول«  و

ها و  دی آنزیمکلی  نقش  از حاکی  که  بودند   غالب( ٪37 و ٪62ترتیب های »فعالیت کاتالیتیک« و »اتصال« )به، زیرگروهمولکولی

، فرآیندهای »متابولیک« و »تنظیم بیولوژیکی« دسته فرایند بیولوژیکی های مولکولی در سنتز کاروتنوئیدهاست. دربرهمکنش

می تأکید  که  داشتند  بالایی  بهسهم  مسیر  این  مکانیسمکنند  و  متابولیک  فرآیندهای  کنترل  تحت  است شدت  تنظیمی   های 

ست. نتایج  ا  سوسازی همها و مشارکت در رنگدانه. این الگوها با نقش کاروتنوئیدها در محافظت از سلول در برابر استرس(2)شکل

 .دهدمعی از سازوکارهای مولکولی و سلولی دخیل در بیوسنتز کاروتنوئیدها در این گیاه دارویی ارائه میآمده، درک جادستبه

 .KEEGهندوانه ابوجهل بر اساس نتایج پایگاه  میوههای های درگیر در بیوسنتز کاروتنوئید در ترنسکریپتوم اندام آنزیم -2جدول  
Table 2- Enzymes identified in carotenoid biosynthesis in Citrullus colocynthis fruit tissues via KEGG transcriptome 

analysis. 
EC عدد 

EC Number 

آنزیم  نام  

Enzyme Name 

ژن هندوانه ابوجهل شناسه تک  

Unigene codes of Citrullus colocynthis 

K شناسه     

K number 

[EC:2.5.1.32] crtB; 15-cis-phytoene synthase 33425, 822840, 909493, 936367, 1093190, 

1093188 

K02291 

[EC:1.3.5.5] PDS, crtP; 15-cis-phytoene desaturase 33876, 59643, 1277208 K02293 

[EC:5.2.1.12] Z-ISO; zeta-carotene isomerase 16813 K15744 

[EC:1.3.5.6] ZDS, crtQ; zeta-carotene desaturase 83987, 104933 K00514 

[EC:5.2.1.13] crtISO, crtH; prolycopene isomerase 190468, 1176338 K09835 

[EC:5.5.1.18] lcyE, crtL2; lycopene epsilon-cyclase 18848 K06444 

[EC:5.5.1.19] lcyB, crtL1, crtY; lycopene beta-cyclase 507869 K06443 

[EC:1.14.15.24] crtZ; beta-carotene 3-hydroxylase 116801, 116802, 502452, 1070887, 1070889, 

1081934 

K15746 

[EC:1.14.-.-] LUT5, CYP97A3; beta-ring hydroxylase 509148, 998327, 1079808, 1346960, 1346966 K15747 

[EC:1.14.99.45] LUT1, CYP97C1; carotene epsilon-monooxygenase 913429, 114934, 1257294 K09837 

[EC:1.14.15.21] ZEP, ABA1; zeaxanthin epoxidase 1104 K09838 

[EC:1.23.5.1] VDE, NPQ1; violaxanthin de-epoxidase 96827, 219108 K09839 

[EC:5.3.99.8] CCS1; capsanthin/capsorubin synthase 2246, 1135950 K14593 

[EC:1.13.11.51] NCED; 9-cis-epoxycarotenoid dioxygenase 47080, 121196, 507814, 825616, 1005908, 

1267427 

K09840 

[EC:1.1.1.288] ABA2; xanthoxin dehydrogenase 498500, 1252094 K09841 

[EC:1.2.3.14] AAO3; abscisic-aldehyde oxidase 10256, 10258, 108646, 1234184 K09842 

[EC:1.14.14.137] CYP707A; (+)-abscisic acid 8'-hydroxylase 8819, 22835, 24000, 38035, 981067, 121361, 

1010240, 1107569, 1133232, 1229464, 

1259875, 1310069 

K09843 

[EC:5.2.1.14] DWARF27; beta-carotene isomerase 78420, 1036004 K17911 

[EC:1.13.11.68] CCD7; 9-cis-beta-carotene 9',10'-cleaving dioxygenase 86837 K17912 
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  میوههای موجود در ترنسکریپتوم آنزیم سبزهای های درگیر در بیوسنتز کاروتنوئید. مستطیلگر ژن نمایان KEEG. آنالیز مسیر 1شکل 

 دهد.هندوانه ابوجهل را نشان می
Figure 1. KEGG pathway analysis highlighting genes involved in carotenoid biosynthesis. Green rectangles indicate 

enzymes identified in the fruit transcriptome of Citrullus colocynthis. 
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 های مسیر بیوسنتز کارتنوئیدها در گیاه هندوانه ابوجهل  های شناسایی شده برای ژنژنمشخصات و ویژگی های تک -3جدول 

Table 3- Characteristics and Features of Identified Unigenes in the Carotenoid Biosynthesis Pathway of Citrullus 

colocynthis 
 نام ژن 
 

Gene name 

نام 

اختصاری 

 ژن

Gene 

symbol 

شناسه تک 

 ژن
 

Unigene 

code 

طول تک 

 ژن

 

Unigene 

length 

حدود ناحیه 
CDS 

 

CDS region 

 نوع 
CDS 

 

CDS type 

 نام ژن 
 

Gene name 

نام 

اختصاری 

 ژن

Gene 

symbol 

شناسه تک 

 ژن
 

Unigene 

code 

طول تک 

 ژن

 

Unigene 

length 

حدود ناحیه 
CDS 

 

CDS region 

 نوع 
CDS 

 

CDS type 

15-cis-

phytoene 
synthase 

crtB , 

PYS 

33425 1403 48-1205 complete violaxanthin 

de-epoxidase 

VDE, 

NPQ1 

96827 1859 233-1687 complete 

822840 1512 175-1205 complete 219108 1632 909-1460 complete 

909493 1324 83-1249 complete capsanthin/ca

psorubin 
synthase 

CCS1 1135950 1691 79-1533 complete 

936367 227 N.I.*  N.I.  2246 1691 79-1533 complete 

109319

0  

392 N.I.  N.I.  9-cis-

epoxycaroten

oid 
dioxygenase 

NCED 47080 1491 291-1490 complete 

109318

8 

1854 506-1660 complete 121196 2093 59-1792 complete 

15-cis-
phytoene 

desaturase 

PDS, 
crtP 

33876 1484 531-899 complete 507814 1962 132-1940 complete 

59643 2544 508-2256 complete 825616 1971 111-1907 complete 

127720
8 

571 N.I.  N.I.  1267427 2619 450-2474 complete 

zeta-carotene 

isomerase 

Z-ISO 16813 1468 204-1316 complete 1005908 2002 178-1701 complete 

zeta-carotene 

desaturase 

ZDS, 

crtQ 

104933 2271 377-2107 complete xanthoxin 

dehydrogenas
e 

ABA2 1252094 1039 119-979 complete 

83987 1155 313-867 complete 498500 907 35-877 complete 

prolycopene 

isomerase 

crtIS

O, 

crtH 

117633

8 

2982 687-2759 complete abscisic-

aldehyde 

oxidase 

AAO3 10256 4927 175-4290 complete 

190468 2928 687-2687 complete 10258 4921 175-4284 complete 

lycopene 

epsilon-
cyclase 

lcyE, 

crtL2 

18848 2074 204-1316 complete 108646 5477 4222-4851 complete 

lycopene 

beta-cyclase 

lcyB, 

crtL1, 

crtY 

507869 1974 78-1592 complete 1234184 6325 431-4291 complete 

beta-carotene 
3-

hydroxylase 

crtZ 107088
7 

1311 308-1258 complete (+)-abscisic 
acid 8'-

hydroxylase 

CYP70
7A 

22835 1721 61-1473 complete 

108193

4 

1176 110-997 complete 38035 1609 140-1573 complete 

116801 1066 110-979 complete 981067 1506 44-1429 complete 

116802 1331 110-532 complete 1010240 1712 12-1436 complete 

502452 1198 219-1169 complete 1107569 1196 N.I.  N.I.  

107088

9 

1509 308-1045 complete 1133232 1565 75-1487 complete 

beta-ring 
hydroxylase 

LUT5, 
CYP9

7A3 

509148 2382 124-2016 complete 8819 1796 62-1432 complete 

998327 2750 268-2031 complete 24000 1171 81-1049 complete 

107980
8 

1960 268-1602 complete 121361 1549 125-1273 complete 

134696

0 

2253 268-1953 complete 1229464 1870 122-1411 complete 

134696

6 

529 N.I.  N.I.  1259875 1504 152-1441 complete 

carotene 
epsilon-

monooxygen
ase 

LUT1, 
CYP9

7C1 

913429 1892 57-1733 complete 1310069 1773 122-1447 complete 

114934 1789 77-1456 complete beta-carotene 

isomerase 

DWAR

F27 

1036004 535 131-535 partial  

125729

4 

1779 77-1603 complete 78420 535 131-535 partial  

zeaxanthin 

epoxidase 

ZEP, 

ABA1 

1104 2724 438-2435 complete 9-cis-beta-

carotene 
9',10'-

cleaving 

dioxygenase 

CCD7 86837 422 57-422 partial  

 *N.I.  شناسایی نشده : 
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 در گیاه دارویی هندوانه ابوجهل.  دهایکاروتنوئهای شناسایی شده مسیر بیوسنتز نمودار دسته بندی کارکردی ژن -2شکل 

Figure 2. Functional annotation classification of identified genes in carotenoid biosynthesis pathway in 

Citrullus colocynthis medicinal plant. 

 

.  کنندیم   فایا  یاتیح  یهامتعدد است که نقش  یهامیبا مشارکت آنز  دهیچیپ   یریشامل مس  اهانیدر گ  دهایکاروتنوئ  وسنتزیب

هستند    ها یها و باکترها، قارچجلبک  اهان، یو قرمز در گ  یزرد، نارنج  یهامسئول رنگ  یضرور  ی دهایزوپرنوئیا  دها، یکاروتنوئ

(Rosas-Saavedra & Stange, 2016)ساز شیو پ   هاتوهورمون یسنتز ف  ،یحفاظت نور   ،فتوسنتز  یندها یدر فرآ  باتیترک  نی. ا  

درک    یبرا  ریمس  ن یا  یهامی. شناخت آنز(Beltrán & Wurtzel, 2024; Nisar et al., 2015)نقش دارند    دها یآپوکاروتنوئ

  یمیشامل مراحل آنز  دها یکاروتنوئ  وسنتزیب  ریمس  .(Maoka, 2020) است  یضرور  یکیوتکنولوژیب  یو کاربردها  یاه یگ  یولوژ یزیف

 (PSY) سنتاز  توئنیبه ف  توانیم  یدیکل  یهامی. از آنزشوندیم   زیکاتال  یاختصاص  یهامیاست که هرکدام توسط آنز  یمتعدد

 Busch et)  کند یم  زیکاتال  توئنیبه ف   (GGPP) روفسفاتیپ   لیرانج  لیرانج  لیرا با تبد  یگام اختصاص  نیاولاشاره کرد که  

al., 2002)  .کندیم  نییتع اهانیرا در گ  دهایکاروتنوئ  یکل  یمحتوا   ،یاصل  یمی عنوان نقطه تنظبه  میآنز  نیا  تیفعال  (Thakuri 

et al., 2024)ژن . PSY  یفرنگمانند گوجه  یی هادر گونه (Solanum lycopersicum)   زعفرانگیاه  و  (Crocus sativus) 

نقش مهمی در تنظیم    CsPSY2در گیاه زعفران ژن    .(Isaacson et al., 2004; Thakuri et al., 2024) شده است    ییشناسا
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  وتن کار-ζ و (PDS) دساتوراز توئنیمانند ف یگرید  یهامیآنز. (Thakuri et al., 2024)کند ا بازی میدهیآپوکاروتنوئبیوسنتز 

 ایحلقهبا   (LCY) کلازیس  کوپنیل  ن،ی. همچنکنندیم   لیتبد  کوپنیرا به ل  توئنیدوگانه، ف  یوندها یپ   جاد یبا ا (ZDS) دساتوراز

ل و-α  کوپن،یکردن  تول- β کاروتن  را  . (Livingstone & Anderson, 2009; Thakuri et al., 2024)  کندیم  دیکاروتن 

زآگزانت   (BCH)لازیدروکسیکاروتن ه-β  مانند  یبعد  یهامیآنز  ن یولاکسانتیو و  نیزآگزانت  دیتول  رد (ZEP) دازیاپوکس  نیو 

دارند کاروتنوئ(Thakuri et al., 2024)  نقش  کاروتنوئ  زین (CCDs) ژنازهایاکسید  کلیوینگ  دی.  شکستن    دها، یبا 

 ,.Sreekumar et al)  ها نقش دارند که در پاسخ به تنش  کنندیرا سنتز م (ABA) کیزیآبس   دیمانند اس  ییدهایآپوکاروتنوئ

 ;Nègre et al., 2019)و پس از ترجمه است    یسیپس از رونو  ، یسیرونو  ی هاسمیمکان  ریتحت تأث  ریمس  ن یا  میتنظ(.  2022

Sathasivam et al., 2021).  نور، مرحله رشد  یعوامل ب   توانند ی میطیمح  ی هاو تنش  یمانند    اثر   ها میآنز  تیو فعال  انیبر 

فعال  .(Misawa et al., 2021; Sun et al., 2020)گذارند  ب با  گنور  سنتز   ،ینور  یهارندهیکردن  و  کلروپلاست  توسعه 

  ر ییرا تغ  دهایانباشت کاروتنوئ  زیو دما ن  یخشک  ،یمانند شور  یی ها. تنش(Sun et al., 2020) کند  یم   کیرا تحر  دها یکاروتنوئ

آبسزیک  مانند  یی هاتوهورمون یف  .(Izadpanah et al., 2024; Sreekumar et al., 2022)  دهندیم و   (ABA) اسید 

 Nisar et) اندل یدخ  ریمس  نیا  میدر تنظ  زیهستند، ن  دها یکه خود از مشتقات کاروتنوئ  (strigolactones)  ها گولاکتون یاستر

al., 2015; Sathasivam et al., 2021  ).  یا همان  خانواده از    اری)شامل خربزه، خ Cucurbitaceae کدوئیان  و هندوانه( 

 یکیتنوع ژنت.  (Sreekumar et al., 2022) کندیاستفاده م   یهورمون  ی سازهاشیپ  دیو تول  هاوهیم  ی دهرنگ  یبرا  دها یکاروتنوئ

در است.    یاتیصفات مطلوب، ح  ریو سا   دهایکاروتنوئ  یبا هدف بهبود محتوا   یاصلاح  یهابرنامه  یبرا  انیکدوئ  یهادرون گونه 

های  برای شناسایی تنظیم کننده (Solanum lycopersicum) فرنگی  و گوجهمعمولی  ژنوم هندوانه    با استفاده از مقایسهگذشته  

میوه در مطالعه دیگر تحقیقات بر روی  .  (Grassi et al., 2013)  تحقیقاتی انجام گردید  مسیر کاروتنوئیدی میوه رسیده هندوانه

کاروتنوئید مانند  سرشار از  و  معروف است    (Gac)  که به نام گاک   (Momordica cochinchinensis)  ی کدو خارداررسیده

های  . این گیاه یک منبع خوب برای مهندسی متابولیک کاروتنوئید است، تمامی آنزیم، انجام گردیدباشدبتاکاروتن و لیکوپن می

های اند. از تجزیه و تحلیل رابطه بین ژنشناسایی شده  آن  در مسیرهای بیوسنتز اسکلت ترپنوئید و بیوسنتز کاروتنوئیدموجود  

بیوسنتز احتمالی کاروتنوئید و تغییرات میزان کاروتنوئید در طی رسیدن میوه، آنالیز بیان ژن بر روی سه مرحله مختلف رسیدن 

اتوراز،  سکاروتن د-اتوراز، زتاسفیتون د- سیس-15فیتوئن،  های  آنزیم  صورت گرفت. این مطالعه نشان داد که سنتز  (Aril)میوه آن  

  میوهون سایکلاز، ممکن است عامل کلیدی برای کنترل محتوای کاروتنوئید در طی رسیدن  کاروتنوئید ایزومراز و لیکوپن اپسیل

ابوجهل    .(Hyun et al., 2012)باشند   هندوانه  عضوگیاه  ا  ی)حنظل(،  به  نیاز  دارو  لیدلخانواده،  سازگار  ییخواص  با    یو 

است  یهاطیمح شده  شناخته  اگرچه(Alzubaidi & Soltani Howyzeh, 2024; El-Absy, 2022)  خشک   تاکنون   . 

احتمالاً    ، یخانوادگ  یهاانجام نشده، اما با توجه به شباهتهندوانه ابوجهل  در    دیکاروتنوئ  وسنتزیب  یهامیبر آنز  میمستق  یامطالعه
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 Cheng et al., 2022; Prothro) کندیاستفاده م (Citrullus lanatus) مانند هندوانه ییها با گونه ی مشابه ی هاسمیاز مکان

et al., 2013)ژنازیاکسید  کلیوینگ یهاژن  یی. شناسا (CCD) خانواده   در Cucurbitaceae د یدرک تول  یبرا  ینقطه شروع  

های مسیر بیوسنتز با توجه به اینکه در این تحقیق تمام ژن.  (Cheng et al., 2022)است  هندوانه ابوجهل  در    دهایآپوکاروتنوئ

  لیتحل ، هاعوامل تنظیمی این ژن یی بر شناسا   دی با  ندهیآ یها پژوهشکارتنوئیدها در گیاه هندوانه ابوجهل شناسایی شده است، 

به بهبود   تواندیم  دهایکاروتنوئ  وسنتزیب  ریمس  یمتمرکز شوند. دستکارهندوانه ابوجهل  ها در  پاسخ به تنش  یآنها و بررس  انیب

 . خشک کمک کند  یهاطیآن با مح یو درک سازگار اهیگ  نیا ییو دارو یاهیتغذ  یهایژگیو

 نتیجه گیری 

تحل  نیا از  استفاده  با  گ  دهایکاروتنوئ  بیوسنتز  ریدر مس  ریدرگ  یدیکل  یهاژن  ،یپتومیترنسکر  لیمطالعه  دارویی    اه یدر 

از    19کرد. در مجموع،    یی را شناسا  هندوانه ابوجهل  KEGG (KO00906)  گاه یپا  یدیکاروتنوئ  ریژن مرتبط با مس  48ژن 

 ل یمراحل مختلف تبد  زیدر کاتال   یکه نقش محور  LCYB  و  crtB  ،PDS  ،Z-ISOمانند    یاتیح  یهامیداده شدند. آنز  صیتشخ

 کیزیآبس  دیاس  یسازهاشیکاروتن و پ -کاروتن، بتا-مانند آلفا  یمتنوع   یدهای( به کاروتنوئGGPP)  روفسفاتیپ   لیجرانل یجران

  ی هایژگ یو  یکه برا  دهد ینشان م   دهایکاروتنوئ  دیرا در تول  C. colocynthis  یبالا  ی کیژنت  ییتوانا   ها افتهی شدند.    یی دارند، شناسا

ها تحت  ژن  ن یا  انیب  دییبر تأ  دی با  ندهیآ  ی هااست. پژوهش  یاتیح  اه یگ  نیا  یطیمح  یهابا تنش  یو سازگار  یی دارو  ،یاهیتغذ

  متمرکز شوند.   دهایکاروتنوئ  یمحتوا  شیافزا  یبرا  کیژنت  یاز مهندس  یریگو بهره  یمیتنظ  یهاسمیتنش، کشف مکان  طیشرا

از تکرارها  همچنین   ی هادر پژوهش  و یا با منشا جغرافیایی مختلف  بوته(  نیمستقل از چند  ی ها)نمونه   یکیولوژیب  یاستفاده 

های بومی این گیاه  کمک شایانی به بررسی تنوع ژنتیکی در جمعیت  تواندی م  SNP  ای   یژن  ی هازوفرمیا  ییجهت شناسا  ندهیآ

پ   تواند یم   یی هاتلاش  نیچن  باشد.  کشاورز  ،یستیز  یسازیغن   یراهبردها  شبردیبه  محصولات  مقاومت  توسعه    یبهبود  و 

 . نجامدیاب یو کشاورز ییدارو  یهادر حوزه نینو ی کاربردها
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