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Abstract 

Background and Objective 

Next-generation sequencing (NGS) technology allows one to analyze microsatellite molecular 

markers associated with terpenoid pathway genes. Microsatellite molecular markers are a powerful 

tool for understanding genetic diversity. In this study, transcriptome sequencing of the medicinal 

plant Citrullus colocynthis was used for the first time to identify microsatellite markers. 

 

Methodology 

This research utilized transcriptome sequencing data from the fruit of C. colocynthis, consisting of 

83,807 de novo assembled sequences. The assembled transcripts were analyzed to determine the 

frequency and distribution of microsatellites. Microsatellite markers were identified using Krait 

v1.5.1, a robust and ultrafast tool with a user-friendly graphical interface for genome-wide 

microsatellite screening. Specific primers for the identified microsatellite markers were designed and 

saved in FASTA format. 

For functional annotation and gene similarity comparison, microsatellites from the C. colocynthis 

transcriptome were blasted against nucleotide sequences from five reference genomes: Uniprot, 

Arabidopsis thaliana (Atha), Citrullus lanatus (Clan), Momordica charantia (Mcha), and 

Watermelon Charleston Gray (WCG), using an E-value threshold of <10⁻ ⁵ . Additionally, unigene 

sequences containing microsatellites were uploaded to the KEGG Automatic Annotation Server 

(http://www.Genome.Jp/kegg/kaas) and analyzed using KEGG Orthology (KO) identifiers. KO-

specific assignments were performed using the Single-Directional Best Hit (SBH) method to obtain 

metabolic pathway information for the predicted unigenes. 

Results 

Among the 83,807 assembled transcripts analyzed with Krait software, 20,221 potential 

microsatellites were identified in 15,506 transcripts. The most prevalent repeat types were 

mononucleotide microsatellites (8,313; 41.1%) and trinucleotide microsatellites (5,816; 28.3%), 

while hexanucleotide (531; 2.63%) and pentanucleotide (480; 2.37%) repeats were the least frequent. 

The frequency of microsatellite repeats in the C. colocynthis transcriptome was approximately one 

per 4.14 kilobases of assembled sequence, with microsatellites containing five repeats (3,041 

unigenes) being the most common. The distribution of microsatellite repeat length (10–50 bp) showed 
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that 57.55% were classified as second-class (≤20 nucleotides), while 42.45% were first-class (>20 

nucleotides). The most dominant sequence was mononucleotide "A" repeat, with 8,167 occurrences 

(40.39%). Among the microsatellites, the trinucleotide AAG (2,757 occurrences) and the dinucleotide 

repeats AG (2,298) and AT (1,178) were the most frequent. In total 3,065 primer pairs were designed 

from the 20,221 identified microsatellites. Genetic similarity analysis using X-blast revealed 360 

shared microsatellites between C. colocynthis and WCG. Additionally, 32 genes involved in the 

terpenoid biosynthesis pathway were identified, of which 18 transcripts contained microsatellites. 

Conclusion 

Microsatellite markers play a crucial role in the genome, particularly in genes associated with 

secondary metabolite biosynthesis in medicinal plants. This study provides valuable insights for 

improving secondary metabolite production, developing molecular markers, assessing genetic 

diversity, and constructing genetic maps for C. colocynthis. The findings of this research mark a 

significant step forward in genetic studies of this medicinal plant. 
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 ابوجهل هندوانه دارویی گیاه ترانسکریپتوم کاویدادهاز  حاصل مولکولی ریزماهواره نشانگرهایشناسایی 
(Citrullus colocynthis) 
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 مبسوط چکیده

 سابقه و هدف:

 هایژن به که ریزماهواره مولکولی هاینشانگر وتحليلتجزیه برای را فرصتی (NGS) جدید نسل یابیتوالی کنولوژیت

 ژنتيکی تنوع درک برای قدرتمند روشی ریزماهواره مولکولی نشانگرهای. دهدمی ارائه است، مرتبطهای بيوشيميایی مسير

شناسایی  برای (Citrullus colocynthis) ابوجهل هندوانه دارویی گياهوم یابی ترانسکریپتاز توالی مطالعه، این در. هستند

 .نشانگرهای ریزماهواره استفاده شد

 مواد و روش:

 ایجاد کرده نوپدید توالی 83807تعداد که هندوانه ابوجهل گياه توم ترانسکریپ یابیتوالیمطالعه  هایداده ازدر این پژوهش  

 بررسیها ریزماهواره توزیع و فراوانی تعيين برای ابوجهل گياه هندوانه گذاری شدههای هموشترون مجموعه استفاده شد. ،بود

 بررسی برای کاربرپسند گرافيکی رابط با سریع فوق و شناسایی قوی ابزار یك از استفاده با ریزماهواره نشانگرهای .شدند

نشانگرهای ریزماهواره  اختصاصی هایآغازگرهمچنين  .شد وجوجست Krait v1.5.1ها، به نام ریزماهواره ژنوم گسترده

 تفسير کارکردی بلاست ایکسبرای ذخيره شد.  Fastaصورت فایل گردید و به طراحی Kraitافزار نرم توسط شناسایی شده

(BLAST X)  افزار توسط نرمو مقایسه شباهت ژنیVenny ،بوجهل ا ترانسکریپتوم هندوانه ریزماهوارههای دارای توالی

، .Arabidopsis thaliana Atha، آرابيدوپسيس(Uniprot) پراتیونیشامل مرجع ژنوم های نوکلئوتيدی پنج عليه توالی

 و هندوانه  .Momordica charantia Mcha خيار چنبر تلخ ،.Citrullus lanatus subsp.97103 Clan هندوانه گرد

تفسير در با مقادیر خطای کمتر از یکصد هزارم بلاست شدند.  Watermelon Charleston Gray (WCG) چارلستون گری

 KEGG)ی حاوی ریزماهواره در سرور تفسير اتوماتيك هاژنتكتوالی  دیگرکارکردی 

http://www.Genome.Jp/kegg/kaas) اصی های اختصبارگذاری شده و با استفاده از شناسه(KO) KEGG Orthology 

 Single-directional) براساس روش تك راهنمای شناسایی بهتر KOهای اختصاصی شناسه تفسير شدند. روش اجرایی

http://www.genome.jp/kegg/kaas
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Best Hit) تخصيص با توجه به. انجام شد KOبينی شده حاصل پيش هایژنتكمتابوليکی مربوط به  های، اطلاعات مسير

 گردید.

  نتایج:
 15506که در  شد یافت بالقوه ریزماهواره Krait، 20221 افزارنرم از استفاده با شدهگذاریهم رونوشت 83807 تعداد از

 5716) ینوکلئوتيدتری و (درصد 1/41 عدد، 8313) یمونونوکلئوتيد هایریزماهوارهشده قرار داشتند. گذاریهم رونوشت

 عدد، 480) یپنتانوکلئوتيد و (درصد 63/2 عدد، 531) ینوکلئوتيدهگزا و تکرارپر غالب نوعبه ترتيب  (درصد 3/28 عدد،

 اًتقریب ه در ترانسکریپتوم هندوانه ابوجهلریزماهوارتکرارهای فراوانی . بودند تکرار کمتریندارای به ترتيب  (درصد 37/2

 تکرارها ترینفراوان (عدد 3041)ها هریزماهوار تاییپنج تکرارهایو  شده بودگذاریکيلوباز توالی هم 14/4 یك در هر

درصد از نوع کلاس دوم  55/57، هندوانه ابوجهل تکرارهای ریزماهواره (جفت باز 50-10) یفراوانی طولتوزیع  .بودند

 مونونوکلئوتيد غالب، توالیبودند.  (نوکلئوتيد 20درصد از نوع کلاس اول )طول بيش از  45/42و  (نوکلئوتيد 20)طول کمتر از 

A نوکلئوتيد تری ریزماهواره ميان در. بود (درصد 39/40) تکرار 8167 باAAG (2757 تکرار) هاینوکلئوتيددی ميان در و 

AG (2298 تکرار)  وAT (1178 تکرار) های اختصاصیبرای طراحی آغازگر. دادند اختصاص خود به را فراوانی بيشترین 

شده گذاریهم هایرونوشت بلاست ایکس تفسير با نتز شد.س آغازگر جفت 3065مجموع  در ریزماهوارهنشانگر  20221از 

 (مشترک ریزماهواره 360) (WCG)چارلستون گری هندوانه  با بيشتر ، شباهت ژنتيکیهندوانه ابوجهلهای ریزماهوارهحاوی 

 دارای آنها به مربوط رونوشت 18 که شدند شناسایی ترپنوئيدها بيوسنتز پایه مسير در ژن 32 مطالعه این درشد.  مشخص

 .بود ریزماهواره

  گیری:نتیجه

های ثانویه ویژه در بيوسنتز متابوليتهها ببا توجه به اینکه نشانگرهای ریزماهواره دارای نقش کليدی در ژنوم و مرتبط با ژن

 تنوع نشانگر، توسعه و ثانویه هایمتابوليت بهبود برای توانمی ،یابی نسل جدیدتوالی از روازایندر گياهان دارویی هستند، 

گامی اساسی در این تواند مینتایج این تحقيق  وکرد استفاده  ابوجهل هندوانه گياه در ژنتيکی هاینقشه ساخت و ژنتيکی

 .برداردمسير 

 

 .ژنتيکی نقشه ،مولکولی نشانگر ،گياه داروییطراحی آغازگر، ، ئيانتيره کدو :های کلیدیواژه

 

 مقدمه
ابزار قدرتمند برای مطالعه نشانگرهای مولکولی 

های گياهی و تغييرات ژنتيکی مربوط ها و ژنومترانسکریپت
 .(Appleby et al., 2009) های خاص هستندبه فنوتيپ

 توسعه هاسال طول در مولکولی رهاینشانگ از تعدادی

 Microsatellite)ریزماهواره  مکان آنها ميان از و اندیافته

loci) کوتاه تکراری هایتوالی یا (Simple Sequence 

RepeatsSSRs) تر،ساده آنها زیرا ،شودمی داده ترجيح 
 هستند همبارز و ثرؤم متغير، بسيار راوان،ف ،تکرارپذیر

(Tautz, 1989). 6 تا 1 از ایساده هایمایهبن هاریزماهواره 

https://www.sciencedirect.com/topics/biochemistry-genetics-and-molecular-biology/microsatellite
https://www.sciencedirect.com/topics/biochemistry-genetics-and-molecular-biology/microsatellite
https://www.sciencedirect.com/topics/biochemistry-genetics-and-molecular-biology/microsatellite
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 مکان یك در بار ده چند تا دو از بيش که هستند نوکلئوتيد
 و اندشده توزیع گونه یك ژنوم در جا همه در شده و تکرار

 هستند lociدارای اطلاعات فراوان، کدگذاری و خصوصيات 
(Hancock, 1996) . را اهریزماهواره تأثير برخی مطالعاتدر 

 حاصل از چندشکلی و انددانسته دخيل ژن بيان بر
 تنظيم در کليدی رویداد عنوانبه ریزماهواره را هایتکنيك
. (Jarvis et al., 2008) دناگزارش شده ژنتيکی تکامل

 تغييرات تعيين برای مهم نشانگر یك عنوان به هاریزماهواره
 ژنتيك مطالعات والد، تعيين ازجمله عملکردی، ژنتيکی

 ژنتيکی نقشه توسعه برای و ژنتيکی تنوع ارزیابی جمعيت،
 ها. ریزماهواره(Senthilvel et al., 2008)کنند می عمل

 مطالعات و ژنوم بردارینقشه برای ارزشمندی نشانگرهای
 . در(Ma et al., 2020; Wang et al., 2020)هستند  جمعيت

 فرصت بالا، توان با یابیتوالی هایفناوری اخير، هایسال
 یك درپيشنهادی  ریزماهواره هزاران توسعه برایرا  خوبی
 هاریزماهواره توسط گیبزر هایپيشرفت. اندکرده فراهم زمان

 Roshan et)است  شده حاصل گياهان از بسياری اصلاح در

al., 2021; Song et al., 2021) .تکنيك Next 

Generation Sequencing (NGS)  تعداد زیادی از
های ها را با هزینه و تلاش کمتر در مقایسه با روشریزماهواره

کند. مزیت اصلی توسعه مرسوم پرهزینه و دشوار شناسایی می
، NGSهای ترانسکریپتومی از توالی های حاصلریزماهواره

ارتباط با  شیافزاکردی و های عملامکان یافتن ارتباط با ژن
ها رمزگذاری ژنمنطقه  ونها در. ریزماهوارههاستپيفنوت

ممکن است در واقع بيان و عملکرد ژن را تنظيم کنند و آنها 
را یك منبع ارزشمند برای مطالعات ژنتيکی و کاربردهای 

 ,.Dutta et al., 2011; Zalapa et al) داننداصلاحی می

برای گياهان بدون ژنوم  ویژهبه، ریزماهوارهاستخراج  .(2012
در قابل استفاده است.  (نوپدید شده گذاریمرجع )هم

موجودات غير مدل بدون ژنوم مرجع، مقدار زیادی از 
توان با استفاده از های توالی بيان شده را میداده

 Li et al., 2014; Wei) دست آوردبه  RNA-Seqتکنولوژی

et al., 2016). تر شبيمنابع قدرتمند برای  هاریزماهواره

مولکولی، ژنتيك، ژنوميك و  توسعهبندی، مطالعات طبقه
  .هستندمتابوليسم ثانویه در گياهان دارویی 

 Citrullusبا نام علمی  گياه دارویی هندوانه ابوجهل

colocynthis، یك گياه چندساله وحشی در مناطق  عنوان به
رشد  خاورميانه و آفریقا شمال مانند خشك در سراسر جهان

های کولوسينت، خيار تلخ، خربزه ميوه آن معمولاً با نام، کندمی
های مختلف این بخش شود.تاک سدوم تلخ شناخته میو  تلخ

ند زردی، دیابت و آسم هایی مانگياه به عنوان درمان بيماری
ك منبع ی هندوانه ابوجهل. (Li et al., 2022) کندعمل می

ها، گليکوزیدها، غنی از ترکيبات فعال زیستی مانند اسانس
، کولوسينتين، ا، آلکالوئيدهها، ساپونينافلاونوئيده

اسيدهای چرب است که باعث تقویت  و هاکوکوربيتاسين
 ,.Gomes-Carneiro et al) شوندسيستم ایمنی بدن می

ای از ها دستهکوکوربيتاسين ،براساس مطالعات. (1998
کوکوربيتان هستند که  یترپنوئيدهای تتراسایکليك نوعتری

هندوانه ویژه در هب يانئکدو عمدتاً توسط گياهان خانواده
دارای مزه بوده و تلخ هاکوکوربيتاسين .شوندتوليد می ابوجهل

 خواص ضددیابت، ضدسرطان، ضدالتهاب و ضدقارچ هستند
(Chen et al., 2005; Kaushik et al., 2015). 

گياه های مختلف بافتترانسکریپتوم  یات قبلدر مطالع
اطلاعات ژنتيکی از بسياری هندوانه ابوجهل دارویی 

اسکلت ازجمله  های ثانویهمتابوليت یمسيرهای بيوسنتز
 کاروتنوئيدو  وئيدترپنسزکویی ،وئيدنترپتری، ترپنوئيد

 Dorafshan et al., 2019b; Dorafshan)ند اشناسایی شده

et al., 2020, 2021). 83807مجموع  ات اخير دردر مطالع 
هندوانه ابوجهل گياه  cDNAهای از کتابخانهرونوشت 

تا کنون . (Dorafshan et al., 2020) استشناسایی شده 
 هندوانه ابوجهلخشکی در  به تحمل به مربوط ژن چندین

 ،بررسی شده رونوشت 20581 که از ميان اندهشد شناسایی
 .(Wang et al., 2014) بودمرتبط با خشکی  ژن 2545

و ژنوم بررسی تنوع ژنتيکی برای مطالعات پيشين انجام شده 
 RAPD هایگياه هندوانه ابوجهل، تنها به نشانگرپلاسم ژرم

(Levi et al., 2002; Verma et al., 2013) ،AFLP 
(Nimmakayala et al., 2010; Si et al., 2009) ،ISSR 
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(Badr et al., 2018; Hassan et al., 2012)  وEST-SSR 
(Hwang et al., 2011)  محدود بوده تحت تنش خشکی

  است.
 وهای ترانسکریپتوم های اخير توالیدر طی سال

ازجمله  ،در بسياری از گياهان دارویینشانگرهای ریزماهواره 
 Soltani Howyzeh et) (Trachyspermum ammi) زنيان

al., 2019) ،زنجبيل (Zingiber officinale Rosc.) (Vidya 

et al., 2021)زعفران ، (Crocus sativus) (Rezaei et al., 

 Shahbaz et) (Acillea millefolium) بومادرانو  (2022

al., 2023) .که نشانگرهای نبا توجه به ای بررسی شده است
ها ریزماهواره دارای نقش کليدی در ژنوم و مرتبط با ژن

های ثانویه در گياهان دارویی ویژه در بيوسنتز متابوليتهب
یابی ترانسکریپتوم در این مطالعه، از توالی روازاینهستند، 

اهواره شناسایی نشانگرهای ریزم برای ابوجهل هندوانه گياه
 های موجود درتوان از ریزماهوارهمیبنابراین  .استفاده شد

سازماندهی ژنومی، نوترکيبی، تنظيم  برای های ژنومیتوالی
 .ها استفاده کردکمی و تکامل ژن بيان ژن، تنوع ژنتيکی

 

 هامواد و روش

 هل: هندوانه ابوج پتومیترانسکرهای مشخصات داده
سکریپتوم هندوانه ابوجهل از فایل های ترانبرای تهيه توالی

های حاصل از مطالعه ترانسکریپتوم این گياه در مطالعه توالی
 توالی نوپدید بود استفاده شد 83807قبلی که شامل 

(Dorafshan et al., 2020) .ميوه از های هنمونها از این داده
اندیمشك  گياه هندوانه ابوجهل به صورت تصادفی از منطقه

آوری شده بود، جمع 1396در سال  خوزستان شمال استان در
 ميوههای کل از نمونه RNAیابی همچنين توالی .تهيه شدند

 Beijing) سسه ژنومی چينؤم درهندوانه ابوجهل 

Genomics Institute BGI)  ه انجام شدپکن شهر واقع در
  است.

 

 شناسایی نشانگرهای ریزماهواره: 
نشانگرهای ریزماهواره با استفاده از ابزار شناسایی 

 Krait v1.5.1 ریزماهواره به نام

(https://krait.biosv.com/en/latest/ ).شناسایی شدند 
Krait کاربرپسند گرافيکی رابط با سریع فوق و قوی ابزار یك 
پرایمر  طراحی ها وریزماهواره ژنوم گسترده بررسی برای

 .(Thakur and Randhawa, 2018) است ریزماهواره
برای هر نوع  حداقل تکرار برای وجوجست پارامترهای

 ،"12"برای نشانگرهای مونونوکلئوتيدی  ریزماهواره کامل،
، تترا، پنتا و "5"نوکلئوتيدی یتر ،"7"نوکلئوتيدی دی

و سطح استانداردسازی  قرار داده شد "4"هگزانوکلئوتيدی 
 هایموتيف ابزار . اینگردیدتنظيم  3موتيف روی سطح 

 هر برای توالی مختصات و تکرارها تعداد یزماهواره،ر
 کرد. گزارش را ریزماهواره

 

  طراحی آغازگر برای نشانگرهای ریزماهواره:
نشانگرهای ریزماهواره شناسایی  اختصاصی هایآغازگر

صورت گردید و به طراحی Krait v1.5.1افزار نرم توسط شده
 اهواره شاملذخيره شد. فایل آغازگرهای ریزم Fastaفایل 

آیدی  ی مورد بررسی ازجملهآغازگرهامشخصات فيزیکی 
ژن، موتيف استاندارد، نوع موتيف غالب، نوع نوکلئوتيد، تکرار 

و  اليگونوکلئوتيد، طول اليگونوکلئوتيد، محصول توالی آغازگر
و  رفت هایآغازگر پایداریو  G/C یامحتو دمای اتصال،

  باشد.می برگشت
 

 : های دارای ریزماهوارهنوشترو تفسیر کارکردی
 ریزماهواره ترانسکریپتوم هندوانههای دارای توالی

 پراتمرجع یونیژنوم های نوکلئوتيدی پنج ابوجهل عليه توالی
(Uniprot)آرابيدوپسيس ،Arabidopsis thaliana Atha  ،

خيارچنبر ، Citrullus lanatus Clan هندوانه گرد
چارلستون  هندوانهو  Momordica charantia Mchaتلخ

با مقادیر  Watermelon Charleston Gray (WCG) گری
با استفاده از یك متر از یکصد هزارم ک (E-Value) خطای

 CPUو  تیگابايگ 64 حافظهبا  (Local Serverسرور محلى )
بلاست ایکس شدند.  ،نوکسيعامل ل ستميهسته و س 24با 

افزار هان مذکور، نرمای گياهوارهبرای مقایسه شباهت ریزما

https://en.wikipedia.org/wiki/Beijing_Genomics_Institute
https://en.wikipedia.org/wiki/Beijing_Genomics_Institute
https://en.wikipedia.org/wiki/Beijing_Genomics_Institute
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Venny (https://www.biotools.fr/misc/venny ) مورد
 ترسيم شد. Vennصورت نمودار استفاده قرار گرفت و به

 

 توسط هاژنتک متابولیتی های مسیرنقشهتفسیر کارکردی 
KEGG:  

ی حاوی ریزماهواره در سرور تفسير هاژنتكتوالی 
 (KEGG http://www.Genome.Jp/kegg/kaas) اتوماتيك

 (KO) های اختصاصیبارگذاری شده و با استفاده از شناسه
KEGG Orthology های شناسه تفسير شدند. روش اجرایی

 براساس روش تك راهنمای شناسایی بهتر KOاختصاصی 
(Single-directional Best Hit) با توجه به. انجام شد 

شامل  متابوليکی های، اطلاعات مسيرKO تخصيص
 (Enzyme code)های درگير بهمراه کد اختصاصی آنزیم آنزیم

 بينی شده حاصل گردید.پيش هایژنتكمربوط به 
های ژنی لينك شده ای از ارتولوگمجموعه KOهای شناسه

ا ب ژنومبا هدف پيوند  KEGGهای مسير رکوردی در نقشه
صورت به KEGGهای مسير نقشه مسيرهای زیستی هستند.

های با گسترده برای تفسير بيولوژیکی توالی ژنوم و سایر داده
ها به شود. پيوند ژنوماستفاده می مانند ترانسکریپتوم توان بالا

صورت دستی که تعریف و به ،KO مسيرها از طریق سيستم
شود. برای ته میتعيين شده، ساخ Kهای توسط شماره

تعریف شده  KEGG هایماژول تفسير ،ینداسازی این فربهينه
  .(Kanehisa et al., 2013) است توسعه داده شده Kاز عناصر 

 نتایج
گياه  گذاری شدههای همرونوشت مجموعهگزارش آماری 

ها در ریزماهواره توزیع و فراوانی تعيين برای ابوجهل هندوانه
 توسط خودکار طوربه گزارش شده است. این ذکر 1جدول 

این  از استفاده با .است شده تهيه Krait v1.5.1 افزارنرم
 20221 شدهگذاریهم رونوشت 83807 از افزار،نرم

 Kraitابزار  .(1 شد )جدول یافت بالقوه ریزماهواره
 برای توالی مختصات و تکرارها تعداد ریزماهواره، هایموتيف

ریزماهواره . (2کرد )جدول  گزارش را ریزماهواره هر
ترین ریزماهواره فراوان (درصد 1/41، 8313مونونوکلئوتيد )

به دنبال بود. در مجموعه داده این پژوهش  (نوع غالب تکرار)
 نوکلئوتيدهای تریریزماهوارهمونونوکلئوتيد به ترتيب 

 ،(درصد 9/18، 3820) نوکلئوتيددی ،(درصد 3/28، 5816)
، 531، هگزانوکلئوتيد )(درصد 73/6، 1361تترانوکلئوتيد )

بيشترین  (درصد 37/2، 480پنتانوکلئوتيد )و  (درصد 63/2
طولی  توزیع عه داده. در مجمو(1را داشتند )شکل فراوانی 

 (درصد 6/40، 16239مونونوکلئوتيد ) ، نوعریزماهوارهانواع 
ترتيب به ،آنبه دنبال ترین ریزماهواره بود. فراوان

 ،(درصد 1/28، 112461) نوکلئوتيدهای تریریزماهواره
، 24688تترانوکلئوتيد ) ،(درصد 19، 76080) نوکلئوتيددی
و  (درصد 45/3، 13794، هگزانوکلئوتيد )(درصد 17/6

 .(2بودند )شکل  (درصد 65/2، 1065پنتانوکلئوتيد )

 

 شناسایی شده در هندوانه ابوجهل ریزماهوارهای از اطلاعات نشانگرهای گزیده -1جدول 
Table 1. A selection of information on microsatellite markers identified of Citrullus colocynthis 

Item Description Number 

Total number of perfect SSRs Counts 20221 

Total length of perfect SSRs Bp 400025 

The average length of SSRs Total SSR length/total SSR counts (bp) 19.79 

The percentage of sequence covered by SSRs Total SSR Length/total sequence length (%) 0.46 

Relative abundance Total SSRs/total valid length (loci/Mb) 231.28 

Relative density Total SSR length/total valid length ( bp/Mb) 4575.24 

 

  

http://www.genome.jp/kegg/kaas


 ..شناسایی نشانگرهای مولکولی ریزماهواره 122

 کامل در هندوانه ابوجهل هایریزماهواره انواع خلاصه -2جدول 
 Table 2. The summary of perfect microsatellite types of Citrullus colocynthis  

Type Counts Length  

(bp) 

Percent  

(%) 

Average Length 

 (bp) 

Relative Abundance  

(loci/Mb) 

Relative Density 

 (bp/Mb) 

Mono 8313 162397 41.11 19.54 95.08 1857.4 

Di 3820 76080 18.89 19.92 43.69 870.16 

Tri 5716 112461 28.27 19.67 65.38 1286.26 

Tetra 1361 24688 6.73 18.14 15.57 282.37 

Penta 480 10605 2.37 22.09 5.49 121.29 

Hexa 531 13794 2.63 25.98 6.07 157.77 

 

 

 
 های شناسایی شده در ترانسکریپتوم هندوانه ابوجهلریزماهواره توزیع شمارشی انواع -1شکل 

Figure 1. SSR count distribution for each type identified in the transcriptome of Citrullus colocynthis  

 

 

 
 وانه ابوجهلهای شناسایی شده در ترانسکریپتوم هندریزماهواره توزیع طولی انواع -2شکل 

Figure 2. SSR length distribution for each type identified in transcriptome of Citrullus colocynthis  
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 : پتومیاستاندارد در ترانسکر فیهر دسته موت یفراوان
 تقسيم نوع 184به  ی استاندارد شناسایی شدههاموتيف

 ترانسکریپتوم در را هاریزماهواره غيرتصادفی توزیع که شدند
ترین فراوان .(3 جدول) ندداد نشان هندوانه ابوجهل

ریزماهواره مونونوکلئوتيدی بدست آمده در ترانسکریپتوم 
بود. در  (درصد 39/40تکرار ) 8167با  Aهندوانه ابوجهل 

 AAG (2757نوکلئوتيد به ترتيب ميان ریزماهواره تری
 AGنوکلئوتيد و در ميان دی (تکرار 1130) AATو  (تکرار

ی را به بيشترین فراوان (تکرار 1178) ATو  (تکرار 2298)
  .(3خود اختصاص دادند )شکل 

 : پتومیدر ترانسکر زماهوارهیهر تکرار ر یفراوان
 تصادفی غير توزیع که شدند تقسيم نوع 93به  تکرارها
 داد نشان هندوانه ابوجهل ترانسکریپتوم در را هاریزماهواره

ه در ترانسکریپتوم ریزماهوارتکرارهای راوانی ف (.4جدول )
کيلوباز توالی  14/4یك در هر  تقریباً هندوانه ابوجهل

های با تکرارهای در مجموع ریزماهواره شده بود.گذاریهم
ترین بودند و پس از آن ( فراوان3041تایی )5

( 1644) 4( و 1661) 12، (1788) 7های با ریزماهواره
دتکرار فراوان بودن

 

 
 هندوانه ابوجهلنسکریپتوم ادر ترها ریزماهوارهموتیف  هایترین دستهفراوان -3شکل 

Figure 3. The most abundant motif categories of microsatellites in the transcriptome of C. colocynthis  
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 (ندانمایش داده شده 10بیش از های فراوانی)تنها  بوجهلهندوانه انسکریپتوم ادر تر استاندارد موتیف دسته هر فراوانی -3جدول 
Table 3. The abundance of each standard motif category in transcriptome of C. colocynthis (only counts more 

than 10 are presented). 
Motif 

 

Type 

 

Counts 

 

Length  

(bp) 

Percent 

 (%) 

Average Length 

 (bp) 

Relative Abundance  

(loci/Mb) 

Relative Density  

(bp/Mb) 

A 1 8167 160165 40.39 19.61 93.41 1831.87 

AAG 3 2757 58389 13.63 21.18 31.53 667.82 

AG 2 2298 47984 11.36 20.88 26.28 548.81 

AT 2 1178 22186 5.83 18.83 13.47 253.75 

AAT 3 1130 22290 5.59 19.73 12.92 254.94 

AAAT 4 610 10852 3.02 17.79 6.98 124.12 

AGG 3 414 7554 2.05 18.25 4.74 86.4 

AC 2 344 5910 1.7 17.18 3.93 67.59 

ATC 3 324 5727 1.6 17.68 3.71 65.5 

AAAG 4 310 6016 1.53 19.41 3.55 68.81 

CCG 3 276 4587 1.36 16.62 3.16 52.46 

AAC 3 237 3846 1.17 16.23 2.71 43.99 

ACC 3 229 4014 1.13 17.53 2.62 45.91 

ACG 3 206 3582 1.02 17.39 2.36 40.97 

C 1 146 2232 0.72 15.29 1.67 25.53 

AGC 3 143 2472 0.71 17.29 1.64 28.27 

AAAAG 5 133 3010 0.66 22.63 1.52 34.43 

AAAAT 5 129 2835 0.64 21.98 1.48 32.42 

AAAC 4 94 1584 0.46 16.85 1.08 18.12 

AAAAAG 6 79 2034 0.39 25.75 0.9 23.26 

AATT 4 59 1016 0.29 17.22 0.67 11.62 

AAGG 4 57 1128 0.28 19.79 0.65 12.9 

AAAAAT 6 50 1266 0.25 25.32 0.57 14.48 

ATAC 4 35 600 0.17 17.14 0.4 6.86 

AAAAC 5 35 725 0.17 20.71 0.4 8.29 

AAGAG 5 28 660 0.14 23.57 0.32 7.55 

AATC 4 24 416 0.12 17.33 0.27 4.76 

ACCTCC 6 24 660 0.12 27.5 0.27 7.55 

AACC 4 22 392 0.11 17.82 0.25 4.48 

AACT 4 20 344 0.1 17.2 0.23 3.93 

AAAAAC 6 20 486 0.1 24.3 0.23 5.56 

AAGAGG 6 20 528 0.1 26.4 0.23 6.04 

AAGGAG 6 19 522 0.09 27.47 0.22 5.97 

AAGT 4 18 324 0.09 18 0.21 3.71 

AAAGAG 6 18 510 0.09 28.33 0.21 5.83 

AATG 4 14 244 0.07 17.43 0.16 2.79 

AAGATG 6 14 378 0.07 27 0.16 4.32 

ACTC 4 12 244 0.06 20.33 0.14 2.79 

ATAG 4 12 224 0.06 18.67 0.14 2.56 

ATCC 4 12 196 0.06 16.33 0.14 2.24 

AAACG 5 12 250 0.06 20.83 0.14 2.86 

AAATT 5 11 225 0.05 20.45 0.13 2.57 

ATCTCC 6 11 324 0.05 29.45 0.13 3.71 
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 هندوانه ابوجهلنسکریپتوم ادر تر تکرار ریزماهواره هر فراوانی -4جدول 
Table 4. The abundance of each repeat in the transcriptome of the C. colocynthis  

Repeat Counts Length 

 (bp) 

Percent 

 (%) 

Average Length 

(bp) 

Relative Abundance 

(loci/Mb) 

Relative Density 

(bp/Mb) 

4 1644 31012 8.13 18.86 18.8 354.7 

5 3041 49480 15.04 16.27 34.78 565.92 

6 1453 27360 7.19 18.83 16.62 312.93 

7 1788 30884 8.84 17.27 20.45 353.23 

8 1141 21472 5.64 18.82 13.05 245.58 

9 795 16749 3.93 21.07 9.09 191.56 

10 573 12930 2.83 22.57 6.55 147.89 

11 349 8844 1.73 25.34 3.99 101.15 

12 1661 24804 8.21 14.93 19 283.69 

13 1173 18382 5.8 15.67 13.42 210.24 

14 956 16044 4.73 16.78 10.93 183.5 

15 839 14565 4.15 17.36 9.6 166.59 

16 724 13264 3.58 18.32 8.28 151.71 

17 686 13107 3.39 19.11 7.85 149.91 

18 589 11952 2.91 20.29 6.74 136.7 

19 424 8930 2.1 21.06 4.85 102.14 

20 344 7620 1.7 22.15 3.93 87.15 

21 220 5250 1.09 23.86 2.52 60.05 

22 165 4114 0.82 24.93 1.89 47.05 

23 208 4991 1.03 24 2.38 57.08 

24 162 4344 0.8 26.81 1.85 49.68 

25 117 3025 0.58 25.85 1.34 34.6 

26 113 3120 0.56 27.61 1.29 35.68 

27 70 2079 0.35 29.7 0.8 23.78 

28 60 1680 0.3 28 0.69 19.21 

29 47 1392 0.23 29.62 0.54 15.92 

30 82 2610 0.41 31.83 0.94 29.85 

31 42 1302 0.21 31 0.48 14.89 

32 37 1216 0.18 32.86 0.42 13.91 

33 22 792 0.11 36 0.25 9.06 

34 36 1224 0.18 34 0.41 14 

35 30 1050 0.15 35 0.34 12.01 

36 23 828 0.11 36 0.26 9.47 

37 37 1369 0.18 37 0.42 15.66 

38 23 950 0.11 41.3 0.26 10.87 

39 34 1326 0.17 39 0.39 15.17 

40 17 680 0.08 40 0.19 7.78 

 

 ریزماهواره:  برای هر نوع توزیع تکرار
برای هر نوع هندوانه ابوجهل تکرارهای ریزماهواره  توزیع
حداکثر فراوانی ریزماهواره در هر . آمده است 4در شکل 

 4و شکل  4براساس جدول  آن تکرار و نوکلئوتيد غالب در
غالب و نوع  (3041) 5تکرار به ترتيب عبارتند از: 

غالب  و نوع (1788) 7تکرار ، (2534) نوکلئوتيدتری
غالب  و نوع (1661) 12ار تکر، (1020) نوکلئوتيددی

غالب  و نوع (1644) 4تکرار ، (1371نوکلئوتيد )مونو
غالب و نوع  (1453) 6تکرار ، (882تترانوکلئوتيد )

غالب  و نوع (1173) 13تکرار ، (1310)نوکلئوتيد تری

غالب و نوع  (1141) 8و تکرار  (988) نوکلئوتيدمونو
 .(1763) نوکلئوتيددی

 

 ریزماهواره:  توزیع طول برای هر نوع
نشان داه  5توزیع طول برای هر نوع ریزماهواره در شکل 

ها شده است. براساس این نمودار بيشترین تعداد ریزماهواره
)به ترتيب با  14و  13، 12نوکلئوتيدها دارای طول برای مونو

 16، 14نوکلئوتيد دارای طول (، دی804و  988، 1371تعداد 
 نوکلئوتيد(، تری541و  763، 1020)به ترتيب با تعداد  18و 

 1310، 2534)به ترتيب با تعداد  21و  18، 15دارای طول 
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)به ترتيب  24و  20، 16نوکلئوتيد دارای طول (، تترا720و 
 25، 20نوکلئوتيد دارای طول (، پتا104و  327، 882با تعداد 

نوکلئوتيد ( و هگزا20و  94، 347)به ترتيب با تعداد  30و 
( 19و  86، 415)به ترتيب با تعداد  36و  30، 24دارای طول 

 بودند.
با توجه به نمودار فراوانی طول تکرارهای ریزماهواره 

جفت باز، انوع  50-10( در مجموعه طولی 5)شکل 

د( و کلاس نوکلئوتي 20ریزماهواره به کلاس اول )طول بيش از 
 ميان شوند. درنوکلئوتيد( تقسيم می 20دوم )بطول کمتر از 

در هندوانه ابوجهل،  شده شناسایی ریزماهواره نشانگرهای
درصد از نوع 45/42درصد از نوع کلاس دوم  و  55/75

 کلاس اول بودند. 

 

 
 وجهلهندوانه ابنسکریپتوم اشناسایی شده در ترتکرارهای ریزماهواره  توزیع -4شکل 

Figure 4. Distribution of microsatellite repeats identified in the transcriptome of the C. colocynthis 

 

 

 هندوانه ابوجهلنسکریپتوم اشناسایی شده در ترطول تکرارهای ریزماهواره  توزیع -5شکل 

Figure 5. Distribution of microsatellite repeats length identified in the transcriptome of the C. colocynthis  
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 شناسایی آغازگر حاوی ریزماهواره: 
 20221از  ها،نشانگر هایبرای طراحی آغازگر

از  شد که ایجاد آغازگر جفت 3065مجموع  در ریزماهواره
طریق لينك 

)adfc19abc23814fb3126re.com/s/https://figsha( 
  است.  قابل دسترس

  :های دارای ریزماهوارهتفسیر کارکردی رونوشت
های رونوشت کسیبلاست ا جینمودار نتا ميترس

 داده مختلف هایگاهیپا هيعل شده دارای ریزماهوارهگذاریهم
به منظور مقایسه شباهت  (6)شکل  Vennنمودار با استفاده از 

، (Uniprot) پراتمرجع مانند یونی هایژنومبا  هاداده
های خانواده کوکوربيتاسه و گونه (Atha) آرابيدوپسيس

چارلستون گری  رقم ، هندوانه(Clan) ازجمله هندوانه گرد
(WCG) و خيار چنبر تلخ (Mcha)  ترسيم شد و نتایج

مدل و غيرمدل هندوانه های ها با گونهرونوشتهمپوشانی 
های حاوی ژن. تعداد تكگردیدوتحليل هابوجهل تجزی

های مدل ها و گونهطور مشترک در تمام پایگاههبریزماهواره 
در . (6رونوشت بود )شکل  8142و غيرمدل در مجموع 

، Atha (9735) هایو در گونه Uniprot (8370) پایگاه
Clan (10603) ،WCG (11073) و Mcha (10326) بود 

  .(6)شکل 
در ریزماهواره  ی حاویهاژنتكتوالی  ،علاوه بر این

 KEGGسرور تفسير اتوماتيك 
(http://www.Genome.Jp/kegg/kaas)  بارگذاری شده و

با توجه تفسير شدند.  KOهای اختصاصی با استفاده از شناسه
بوط به متابوليکی مر های، اطلاعات مسيرKO تخصيص به

های درگير در ژن بينی شده حاصل گردید.پيش هایژنتك
بررسی  5هندوانه ابوجهل در جدول  بيوسنتز اسکلت ترپنوئيد

های مسير ژن اصلی توليدکننده آنزیم 18تعداد  شده است.
شناسایی شده است که دارای ریز  بيوسنتز اسکلت ترپنوئيد

 .(5)جدول  اندماهواره بوده

 
 شده حاوی ریزماهواره هندوانه ابوجهل علیه پایگاه ژنوم مرجع گذاریهای همژنتکتفسیر کارکردی بلاست ایکس  نتایج -6شکل 

Figure 6. X-blast results of the annotated unigenes containing the microsatellite of C. colocynthis against reference genome 

database 

 

https://figshare.com/s/3126fb23814abc19adfc
http://www.genome.jp/kegg/kaas
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 KEEG شناسایی شده توسطدرگیر در بیوسنتز اسکلت ترپن هندوانه ابوجهل  ریزماهواره حاوی هایزیمآن -5 جدول

Table 6. Microsatellite-containing enzymes involved in the biosynthesis terpen skeleton of C. colocynthis identified by KEEG 

Enzyme code Enzyme description Unigen ID C. colocynthis ID K  

[EC:2.2.1.7] dxs; 1-deoxy-D-xylulose-5-phosphate synthase 85625, 95520 K01662 

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

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

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

[EC:1.17.7.4] ispH; 4-hydroxy-3-methylbut-2-en-1-yl diphosphate reductase 157604 K03527 

[EC:5.3.3.2] idi; isopentenyl-diphosphate Delta-isomerase  1260616 K01823 

[EC:2.3.1.9] ACCAT; acetyl-CoA C-acetyltransferase 1030656, 1021719 K00626 

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

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

[EC:2.7.1.36] MK; mevalonate kinase 292084, 506433 K00869 

[EC:2.5.1.10] FDPS; farnesyl diphosphate synthase 7220 K00787 

[EC:2.5.1.1] GPS; geranyl diphosphate synthase  824700 K14066 

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

[EC:2.5.1.58] FNTB; protein farnesyltransferase subunit beta  1148769 K05954 

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

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

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

[EC:2.7.1.216] FOLK; farnesol kinase 977862, 1159827 K15892 

 

 بحث
نتایج  (نوکلئوتيدمونو و تری)ترین موتيف از نظر غالب 

 (Asteraceae) مشابهی در برخی گياهان خانواده کاسنيان
و بابونه  (Matricaria chamomilla) مانند بابونه آلمانی

 ، گياه سارتيا ژاپنی(Chamaemelum nobile) رومی
(Swertia japonica) سپاسياناز خانواده گل 
(Gentianaceae) و زنجبيل (Zingiber officinale Rosc.) 

 ;Liu et al., 2019; Rai et al., 2016)گزارش شده است 

Vidya et al., 2021; Zhang et al., 2018)زنجبيل گياه . در 
 و کمترین تکرارهای بيشترین در مورد ایمشابه کاملاً نتایج

ریزماهواره،  16790 آمد؛ از مجموع به دست هارهریزماهوا
 (درصد 94/50، 8554مونونوکلئوتيد ) تکراری هایموتيف
های ریزماهوارهآن به دنبال  ،ترین ریزماهوارهفراوان

 3176) نوکلئوتيددی ،(درصد 62/27، 4639) نوکلئوتيدتری
 5/1، ژنتك 252تترانوکلئوتيد ) ،(درصد 19/18، ژنتك

و  (درصد 61/0، ژنتك 101هگزانوکلئوتيد )، (درصد
 Vidya et) بودند (درصد 50/1، ژنتك 252پنتانوکلئوتيد )

al., 2021). 

هندوانه  ی شناسایی شده در ترانسکریپتومهاموتيف
 (3 جدول)است  غيرتصادفیآنها  توزیع که ابوجهل نشان داد

 واحد اندازه با هایریزماهواره در حتی هاموتيف فرکانس و

 در AT و AG مثال، عنوان به بود، متفاوت بسيار
 که حالی در ،بودند رایج نوکلئوتيدیدی هایریزماهواره

AAG، AAC و ACC رایج نوکلئوتيدیتری هایموتيف در 
ترین ریزماهواره مونونوکلئوتيدی بدست آمده در فراوان .بودند

 39/40تکرار ) 8167با  Aترانسکریپتوم هندوانه ابوجهل 
نوکلئوتيد به ترتيب بود. در ميان ریزماهواره تری (درصد
AAG (2757 تکرار)  وAAT (1130 تکرار)  و در ميان

 (تکرار 1178) ATو  (تکرار 2298) AGلئوتيد نوکدی
 توجه . با(3ی را به خود اختصاص دادند )شکل بيشترین فراوان

 دليل به است ممکن مونونوکلئوتيدی تکرارهای اینکه به
 اما با وجود نباشند، دقيق مونتاژ اشتباهات و توالی خطاهای

 بيشتر وتحليلتجزیه برای مونونوکلئوتيدی تکرارهای این
در گياهان بابونه آلمانی و بابونه رومی نتایج  .شدند ستفادها

 در بابونه رومی تکرارهای .است شده مشابهی گزارش
 و AC/CA، GT/TG نوع توزیع هاینسبت نوکلئوتيدی،دی

AT/TA و %11/25 ،%25/27 ترتيب به که بودند غالب 
 را توزیع بيشترین GAT نوکلئوتيد،تری در. بودند 25/27%

در بابونه  .(Liu et al., 2019)بود  درصد 72/5 که داشت
 نوع سه n(TA/AT) و n، (CA/AC)n(GT/TG)آلمانی 
 هایریزماهواره بين در که بودند دیگر اصلی موتيف

 ،2/4 هایفرکانس ترتيب به و بودند غالب نوکلئوتيدیدی
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 نوع 20 ميان در. دادندمی نشان را درصد 9/2 و 4/3
 ATCو  TGA ،TCA ،GAAنوکلئوتيدی، تری ریزماهواره

ترین بودند شایع %1/1و  %1/1، %2/1، %4/1تيب تر به که
(Zhang et al., 2018). هایبررسی نشانگر از محققان 

 Apium) کرفس شدهیابیتوالی ژنومریزماهواره 

graveolens) تکرارهای غالب  که یافتنددرA/T  در بين
 54/45نوکلئوتيدها )در بين دی AG/CTمونونوکلئوتيدها، 

، ACT/AGT ،ATC/ATGنوکلئوتيدها و در بين تری (درصد
AAG/CTT  وACC/GGT داشتند بيشترین فراوانی را 

(Zhou et al., 2014)طور مشابهی فراوانی غالب . بهA/T ،
AG/CT  وAAG/CTT نو، دی و ين تکرارهای مودر ب

گزارش  (Sterculia lanceolata) نوکلئوتيدی در گياهتری
 .(Eum et al., 2019)شد 

ه در ترانسکریپتوم هندوانه ریزماهوارتکرارهای فراوانی 
شده گذاریکيلوباز توالی هم 14/4یك در هر  اًتقریب ابوجهل

 دندروبيوم ارکيده در تحقيقات مشابه مانند گياه بود.
(Dendrobium nobile) تکرارهای ریزماهواره  فراوانی

گل و  (Xu et al., 2017) کيلوباز 4یك در هر  اًتقریب
تکرارهای  فراوانی (Paeonia suffruticosa) صدتومانی

 ,.He et al) کيلوباز 66/4 در هر یك اًتقریبریزماهواره 

 بود. فراوانی تکرارهایشده گذاریهم توالی (2020
گياه هندوانه ابوجهل کمتر از  ترانسکریپتوم در ریزماهواره

 1/10 هر در )یك در زنيان ریزماهواره فراوانی تکرارهای
 آذینگل و (Soltani Howyzeh et al., 2019) (کيلوباز

، (Shahbaz et al., 2023) (کيلوباز 10یك در هر ) بومادران
 در یك) و بيشتر از فراوانی برنج (کيلوباز 9/8در  یك) جو

 های توالیدر  (Parida et al., 2010) (کيلوباز 6/3
 شناسایی ریزماهواره نشانگرهای ميان در .بودشده گذاریهم

درصد از نوع کلاس دوم )به  55/57در هندوانه ابوجهل،  شده
درصد از نوع کلاس  45/42و  (نوکلئوتيد 20طول کمتر از 

 برای هاارهریزماهوبودند.  (نوکلئوتيد 20اول )به طول بيش از 
استفاده قرار گرفته  مورد CLas هایبندی جدایهتمایز و گروه

هایی با روابط نزدیك و و توانایی بالایی در تمایز ایزوله
 .(Zhang et al., 2018) های هدف داردپردیابی ژنوتي

 20221از  ها،نشانگر هایبرای طراحی آغازگر
)لينك  شد ایجاد آغازگر جفت 3065مجموع  در ریزماهواره
دسترسی: 

 adfc19abc23814fb3126https://figshare.com/s/) .
 سنجش قابل راحتی به همزمان، ریزماهواره نشانگرهای

 بسيار ،(PIC) بالا چندشکلی اطلاعاتی محتوای با و تندهس
 ریزماهواره هایجایگاه بيشتر همچنين،. هستند تکرار قابل

 شوندمی تعریف فرد به منحصر پرایمر جفت یك توسط
(Chen et al., 2006). ریزماهواره آغازگر ،در مطالعات مشابه 
علف  توالی 17548برای  Primer3افزار نرم از استفاده با

 Zhu et)طراحی شد  (Sorghum × drummondii) سودان

al., 2017). ریزماهواره  آغازگر جفت 200 مطالعه دیگر در
 (.Elymus sp) اليموسگونه  DNAنمونه  10 تکثير برای

 موفقيت با های ریزماهوارهآغازگرو  شدند انتخاب و طراحی
 کردند شناسایی را مورفيسمپلی از توجهیقابل مقادیر

(Zhang et al., 2019) . توالی  24522برای  همچنين
با های ریزماهواره برای توالیآغازگر ریزماهواره زعفران، 

 در گياه زنجبيل .(Rezaei et al., 2022)طراحی شد  موفقيت
 از های دارای ریزماهوارهبرای توالی آغازگر جفت 125
 Vidya et) شدند طراحی آنکدکننده  هایتوالی و هاژنتك

al., 2021) . 
های حاوی ژننتایج بلاست پوشش گسترده تك

شده را در سراسر هندوانه ابوجهل ریزماهواره محافظت
های حاوی ریزماهواره مدل ژنو ادغام تك (20221)

و  Uniprot ،Atha ،Clan ،WCGهای نزدیك مانند گونه
Mcha نشان داده شده  6طور که در شکل ئه دادند. همانرا ارا

پنج داده ژنوم در حاوی ریزماهواره مشترک  هایژناست، تك
تعداد کل  Mchaو   Uniprot ،Atha ،Clan،WCGمرجع 
و   Atha ،Clan،WCGژن، در چهار ژنوم مرجع تك 8142
Mcha  ژن مشترک برای تك 464ژن، تك 1318تعداد کل
Clan ،WCG  وMcha ،402 ژن مشترک برای تك WCG و
Clan ،110 ژن مشترک برایتك  WCG وMcha در نهایت ،
اختصاص  Clanمورد برای  134و  WCGمورد برای  360

یافت. در این مطالعه مقایسه ژنوم مرجع با ترانسکریپتوم 

https://figshare.com/s/3126fb23814abc19adfc
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که  انجام شدشده حاوی ریزماهواره گذاریهندوانه ابوجهل هم
به  Vennهای حاوی ریزماهواره در نمودار ژنمجموعه تك

گستردگی  وتحليل مقایسهاشتراک گذاشته شدند. تجزیه
تواند به های حاوی ریزماهواره هندوانه ابوجهل میژنتك
های خانواده کدویيان مرتبط باشد. های مشترک گونهژنوم
های حاوی ریزماهواره هندوانه ابوجهل در این تحقيق، ژنتك

مشابهی عليه ژنوم هندوانه چارلستون گری بيش  اًطور تقریبهب
ها درصد تفسير بالاتری داشت. این موضوع که مدلاز سایر 

يان بوده و همانندی بالایی با ئهندوانه ابوجهل از خانواده کدو
یيد بوده که با أمورد ت ،دارد ژنوم هندوانه چارلستون گری

مطابقت دارد. در  (a2019و همکاران ) Dorafshanمطالعه 
وم هندوانه شده ترانسکریپتگذاریهای همژنتك آنها، تحقيق

، (23440ابوجهل در مقابل پنج ژنوم مدل هندوانه گرد )
خيار چنبر تلخ ، (22567چارلستون گری ) رقم هندوانه

 با (23248بلند ) ینيچ اريخو  (29980خربزه )، (21623)
نتایج بررسی شد. در نتيجه ادغام  Vennyافزار استفاده از نرم

 29532د کل تعداژنوم مدل، پنج بلاست ایکس عليه این 
ژن مشترک برای تك 3196ژن تفسير شده مشترک، تك

Clan ،WCG  وMcha ،1160 ژن مشترک برای تك 

WCG وMcha  مورد به  2494و در نهایتWCG متعلق بود 
(Dorafshan et al., 2019a) مطالعات مشابه تفسير .

های حاوی ریزماهواره با استفاده از بلاست ایکس در ژنتك
 ,.Soltani Howyzeh et al) زنيان گياهان مختلف مانند

 دهندهنشان (Shahbaz et al., 2023) و بومادران (2019
 باشد. ها با خانواده خود میگسترده ژنپوشانی هم

با توجه به اینکه نشانگرهای توان گفت طورکلی میهب
ها ریزماهواره دارای نقش کليدی در ژنوم و مرتبط با ژن

های ثانویه در گياهان دارویی ویژه در بيوسنتز متابوليتهب
های توالی های موجود درتوان از ریزماهوارهمیهستند، 

سازماندهی ژنومی، نوترکيبی، تنظيم بيان ژن،  ایبر ژنومی
این مطالعه، در  .ها استفاده کردکمی و تکامل ژن تنوع ژنتيکی

یابی ترانسکریپتوم از توالیحاصل نشانگرهای ریزماهواره 
 .ندشد و آناليز شناسایی مقياس گستردهدر  ابوجهل هندوانه

 بهبود برای توانمی ،یابی نسل جدیدتوالی ازبنابراین 

 ساخت و ژنتيکی تنوع نشانگر، توسعه و ثانویه هایمتابوليت
و نتایج کرد استفاده  ابوجهل هندوانه گياه در ژنتيکی هاینقشه



 131   1 ، شماره32اصلاح گياهان مرتعی و جنگلی ایران جلد  تحقيقات ژنتيك و نشریه علمی

 تواند گامی اساسی در این مسير بردارد.این تحقيق می
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