
Autumn (2023) 13(43): 1-10  

DOI: 10.30473/cb.2023.67947.1908 

Received: 18, May 2023 Accepted: 15, Oct. 2023 
 

  

 Crop Biotechnology    
Open 

Access 

O R I G I N A L    A R T I C L E  

Identification and analysis of miRNAs in various Thymus 

species 
 
Aboozar  Soorni*, Sepehr Meratian Esfahani, Badraldin Ebrahim  Sayed-Tabatabaei 

 

Department of Biotechnology, 

College of Agriculture, Isfahan 

University of Technology, Isfahan, 

Iran. 
 

 

Correspondence 

Aboozar Soorni 

Email: soorni@iut.ac.ir 

 

A B S T R A C T 

Today, medicinal plants are used in the treatment of many diseases because of 

their secondary metabolites. Thyme as one of these plants contains a wide 

range of secondary metabolites such as terpenes. Various methods have been 

developed to increase these materials. In classical methods, environmental 

factors are changed to produce the most effective substance in medicinal 

plants, but in newer approaches that are based on plant genetics, higher yields 

are observed. One of these approaches is the use of miRNAs. These miRNAs 

control gene expression after transcription by mRNA analysis or inhibition of 

their translation, and play different roles in biological and metabolic 

processes in plants and animals. One of the simplest and least expensive 

methods for identifying miRNAs is the use of bioinformatics tools and 

methods. To identify distinct miRNA in different species of thyme, a study 

based on homology search was conducted using transcriptomic data of thyme. 

First, this information was refined and then aligament performed against all 

known miRNAs in the miRBase database. After screening of results based on 

factors such as length and e-value level, the secondary structure of miRNAs 

was analyzed with UNAfold tool. Target genes were identified using 

psRNATARGET tool and phylogenetic relationships were investigated using 

maximum likelihood method and RaxML tool. In total 64 distinct candidate’s 

miRNAs were identified in different species of thymus  and 14 miRNAs 

included miR172 and miR396 played an important role in terpenes synthesis 

and it has been proven in previous studies. The phylogenetic tree was able to 

show the relationship between miRNAs in different species. 
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 »مقاله پژوهشی«

   شن ی آو   مختلف  ی ها گونه   در   miRNAs ل ی تحل   و   ه ی تجز   و  یی شناسا 

 
 ییدطباطبایس میابراه ن یبدرالد، یاصفهان انیمرآت سپهر، *یسورن ابوذر

 

 چکیده 
  و مورد توجه    هایماریب  از  یاریدر درمان بس  مؤثر،  یهات یبودن متابول  دارا   لیبه دل  ییدارو  اهانیامروزه گ

ا  یکی اند.  گرفته   استفاده همگان قرار   ی هات یاز متابول  یعیگستره وس  ی که حاو  است   شنیآو  اهانیگ  نیاز 
روش باشدیم  هاترپن  مانند  هیثانو ابداع   نیا  شیافزا  یبرا  یمختلف  یها.  روش  مواد  در  است.    یهاشده 
مح  رییتغ  از  کیکلاس مؤثر  دیتول  شیافزا  جهت  یطیعوامل    در   که  یحال  در .  دگردیماستفاده    ه ماده 
بالاتر  یکیژنت  یهایورزدست   از  نینو  یهاروش بازده  می دارند    زین  یکه  گرفته  ا  شود.بهره  جمله    ن یاز 
عملکرد   هاکردیرو و  نقش  از    از   یسیرونو  از  پس  را  ژن  انیب  RNAs  نیا.  باشدی م miRNAs استفاده 
  ی ک یولوژیب  یندهایفرآ  در  را   یمتنوع  یهانقش   و  کرده  کنترل  هاآن   ترجمه  مهار  ای  mRNAs هیتجز  قیطر
موجود  miRNAs ییشناسا  یبرا  ی متعدد  یهاروش.  کنندیم  یباز  جانوران  و  اهانیگ  در  یکیمتابول  و
  لذا .  است   ی کیوانفورماتیب  یهاروش  و   ابزارها از  استفادهها،  آن   نیترنهیهزو کم  نیتراز ساده یکی که    باشدیم

منظور گونه  زیمتما miRNAs ییشناسا  به  جستجو  یمبتن  یامطالعه  شن، یآو  مختلف  یهادر    ی بر 
ترانسکر  با  یهمولوژ اطلاعات  از  ابتدا    شنیآو  اهیگ  یپتومیاستفاده  گرفت.  پالااین  انجام  و   شیاطلاعات 
انجام شد.    miRBase  یشده موجود در بانک اطلاعاتشناخته miRNAs در برابر تمام  یفیهمردسپس  
  miRNAs  هیساختار ثانو  e-valueهمچون طول و سطح    ییهاشاخص  اساس  بر  جینتا  یغربالگر  از  بعد
ابزار    یها ژن  ییشناسا.  گرفت  قرار  یبررس   مورد  UNAfoldابزار    با از  استفاده  با  هدف 

psRNATARGET   به روش حداکثر احتمال و ابزار    یکیلوژنتیروابط ف  یبررس  وRaxML  شد  انجام  .
  14تعداد    ن یاز ا  که  شدند   ییشناسا  شنیآو  مختلف  یهاگونه   در  زیمتما  دیکاند   miRNAs ۶4  مجموع  در

  miR396  و  miR172به    توانیم  miRNAs  نیا  نیتراز مهم  .داشتند  قرارها  سنتز ترپن  ریعدد در مس
مس  هاآن  نقش  نی شیپ  مطالعات  در  که  کرد  اشاره ترپنوئ  ریدر  رس  دهایسنتز  اثبات    درخت است.    دهیبه 
 نشان دهد.  یمختلف را به خوب  یهاگونه در miRNAs  انیتوانست ارتباط م کیلوژنتیف
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 مقدمه 
مننیلادی توسننط لینننه   173۵در سننال  (  Thymus)  جنس آویشننن
 بندی شد. این جنس متعلق به خانواده نعناعیننانشناسایی و طبقه

(Lamiacae)    ی گونننه  800جنس و بیش از    200دارای  است که
هننایی بننه ساله با گلای، چندباشد. آویشن، گیاهی دولپهگیاهی می

هننای ی گل در آویشننن از کر رنگ سفید تا ارغوانی است. کاسه
از (. Morales, 2002) اسننتای حاوی اسانس پوشیده شننده غده

 چهننار گونننهشننده کننه گونننه در ایننران شناسایی 14ایننن جنننس 
Thymus. armanicus ،Thymus. persicus ،Thymus. 

daenensis  و Thymus. lancifolius ایران هستند بومی. 
دهنده آویشننن عمنندتا  بننه دو گننروه مننواد شننیمیایی تشننکیل

شوند. فلاونوییدها شننامل بندی میتقسیم  هافلاونوییدها و اسانس
بوده و ترکیبننات   4لوتئولینو    3هافلاونول  2ایزوتیمونین،  1تیموسین،

های آروماتیک هستند کننه اصلی اسانس فرار در آویشن مونوترپن
 9و کننامفور 8گامنناترپینن 7سننیمن،-پی  ۶کارواکرول،  ۵شامل تیمول،

تننوان بننه دهنده آویشننن، میباشند. البته از سایر مننواد تشننکیلمی
let a Behnia ,) و رزمارینیننک اسننید نیننز اشنناره کننرد 10هاتانن

2008; Braga et al, 2008; Hummelbrunner et al, 

2001; Isman, 2000; Ozguven and Tansi, 1998; Sedy 

and Koschier, 2003). 
بنابراین، با توجه به نیاز روزافزون استفاده از گیاهننان دارویننی، 

های فراوانی در رابطه با تولید، کنترل و افننزایش ها و تکنیکروش 
هننای ها به وجننود آمننده اسننت. محققننین در روش آنی مؤثر  ماده

طورکلی فراهم نیاز گیاه و به  ی موردذکلاسیک با افزایش ماده مغ
آوردن شرایط محیطی مناسب میزان منناده مننؤثر ایننن گیاهننان را 

میننزان توانننند مننیهای کلاسیک تا حنندودی دهند. روش تغییر می
، گیر بننودنیننل وقننتاما بننه دل  دهند؛تولید ماده مؤثر گیاه را تغییر  

در طننی مراحننل و   (سعی و خطا)رویکرد آزمایشی و آماری  داشتن  
سننازی شننرایط محیطننی، همچنین محنندود بننودن پتانسننیل بهینه

 .های کلاسیک شدندجایگزین روش   یترهای جدیدرویکرد

دهنند عوامننل مختلفننی در کیفیننت و نتایج مطالعات نشان می
رگذار هستند. این عوامننل را تأثی  یاهان داروییکمیت مواد مؤثره گ

 
1. Thymosin 

2. Isotimonin 

3. Flavonols 

4. Luteolin 

5. Thymol 

6. Carvacrol 

7. P.cymene 

8. γ.Terpinene 

9. Camphor 

10. Tanan 

م کننرد. عوامننل یو بیرونننی تقسنن  یدروننن  یدسته کل توان به دویم
رات یینن ، تغیایینن ، تنننوع جغرافیبیرونی شننامل شننرایط آه و هننوای

اسننت؛ امننا عوامننل   یها و عوامل خاکماریی، بی، نور، آلودگیفصل
کننه در   هسننتنداه  ینن ک گینن اصولا  مبتنی بننر ژنت  یکننده درونتعیین
 یزیولوژیکیفرآیندهای مختلف ف  ،یطیتعامل با شرایط مح  تقابل و
ایننن (؛ Srivastava, 2002) کنننندتنظننیم مننیرا  یسننمیو متابول

ها و توانند به پتانسیل ژنتیکی گیاه، سطح بیان ژنعوامل خود می
تغییرات پس از بیان تقسیم شننوند. عننلاوه بننر پتانسننیل ژنتیکننی، 

مننؤثره اهمیننت فننراوان دارد. میننزان میزان بیان ژن در تولید ماده  
ایننن از جملننه    ،ک ژن خود به عوامل مختلفی بسننتگی داردی  بیان

که یک ژن اشاره کرد، هنگامی هاینسخهتوان به تعداد عوامل می
نظر افزایش خواهنند   یک ژن بیشتر باشد بیان ژن موردتعداد کپی  

 موتر قوی که در ارتباط بننا یننک ژنویافت. همچنین وجود یک پر
افننزایش را  نهایننت بیننان ژن    رونویسی آن ژن و در  تواندمیاست  
ها، فاکتورهای رونویسننی عامل مهم دیگر در میزان بیان ژن  .دهد
(TFهستند ). ی کنننندهتنظیم هننایپروتئین فاکتورهای رونویسننی

تحننت تننأثیر عوامننل  شوند ومتصل می DNAبیان هستند که به 
سلولی باعث کاهش و یننا افننزایش های بین  مختلف مانند سیگنال

 ,Arora et al) شننوندبیان ژن در طول زننندگی یننک سننلول می

قرار تغییرات پس از رونویسی    یکی دیگر از عوامل که جز  (.2013
باشند که اثننر قابننل قبننولی در کنناهش و یننا می  miRNAsدارد،  

، miRNAsدر واقنن     افزایش میزان منناده مننؤثره گیاهننان دارننند.
ای رشننتهغیر کنند کننننده و تک  یشدهحفاظت  RNAهایمولکول

نوکلئوتید هستند که از طریننق کنتننرل   24تا    1۶کوتاهی به طول  
رونویسننی   ها بعنند ازکنننندهعنوان تنظیمهای مختلننف بننهبیان ژن

از در فرآیندهای مختلفی    miRNAsشوند. در گیاهان  شناخته می
ژنز، انتقننال سننیگنال، تعیننین رشد و نمو، متابولیسننم، مورفننوجمله  

 زنده و غیرزنده دخیننل هسننتند  هایتنشزمان گلدهی و پاسخ به  
(Davison et al, 2006 .)miRNAs   درصد ژنننوم را  یکتقریبا

هننا صنندها ژن را مننورد هنندف گیرننند امننا هرکنندام از آندر برمی
 . (Bentwich et al, 2005; Lim et al, 2003) دهندمی
ه یق تجزیاز طر یسیها را پس از رونوان ژنیب miRNAsاین   

mRNA و)کنند ها، کنترل میا مهار ترجمه آنیVahid et al, 

طننی دو مرحلننه پننردازش   miRNAه  ینن هاى اولرونوشت(.  2010
در هسته   miRNAsشوند. ابتدا  تر مىل به مولکول بالغ کوتاهیتبد

 RNAسننیله  وسلول از روی نننواحی بننین ژنننی یننا درون ژنننی به

 3تننا  1( با طننول pri-miRNAاولیه ) miRNAبه فرم    IIپلیمراز
در   pri-miRNAsشننوند. در ادامننه ایننن  کیلو بنناز، رونویسننی می



  شنیآو  مختلف یهاگونه در miRNAs لیتحل و  هیتجز و  ییشناساو همکاران:  سورنی 4
 

 100تننا    70بننا طننول تقریبننی    حلقننههسته به ساختارهای سنناقه  
 شننوندشننوند، شکسننته مینامیده می  pre-miRNAنوکلئونید که  

(Bartel, 2004 .) در نهایت این ساختار مجنندد دسننتخوش تغییننر
نوکلئوتینند  24تننا  20بالغ بننه طننول  miRNAsقرار گرفته و یک 

 Millar, 2005; Zhang et al., 2018, and) شننودحاصل مننی

Waterhouse.) 
در حالت اول : استبه دو صورت   miRNAsعمل    هامکانیسم

miRNA بننالغ بننه یmRNA 2چسننبد و بننا ایجنناد سنناختار می 
شدگی در این حالت جفت  .شودمی  mRNAای باعث تجزیه  تهرش

شننود. در حالننت هدف ایجنناد می  mRNAو    miRNAکامل بین  
عنوان یک سننرکوبگر به RISCبه همراه  miRNAدوم کمپلکس 

در   mRNAکند و مننان  ترجمننه  و یا یک ممانعت کننده عمل می
و تننوالی هنندف آن   miRNAشود، در این حالت بننین  ریبوزوم می

 (.Zhang et al, 2006 ) اتصال ناقص وجود دارد
در گیاهننان و عنندم   miRNAsبا توجه به اهمیننت شناسننایی  

 نینن ا  درینناه آویشننن،  و تحقیقی در ایننن زمینننه در گ  وجود مطالعه
بننا   شنننیآو  مختلننف  گونه  چند  اطلاعات ترنسکریپتومیمطالعه از  
 اسننتفاده  miRNA  شناسننایی  یبرارماتیک  وبیوانفهای  کمک ابزار

مختلننف   یهاریهننا در مسنن عملکننرد آن  ینیشننبیپو در نهایت  شد  
 .گرفت قرار یبررس موردنیز  اهیگ نیا یکیولوژیب

 

 پژوهش 
اولین بار توسط لننی و همکنناران در سننال   miRNA  هایمولکول
هنگام برسی کاهش سطح  caenorhabditis eleganدر  1993
 L1 مرحلننه از یلارو شرفتیپ از یامرحله در که LIN-4پروتئین  

. ابتدا تصننور (Lee et al, 2003( شد گزارش بود  یضرور L2بنه 
 .Cای منحصننر بننه شد ایننن روش تنظننیم بیننان ژنننی پدینندهمی

elegans های بعد اولیناست، اما در سال miRNAs   گینناهی در
در آرابیدوپسیس شناسایی شدند. مطالعات بعنندی روی   2002سال  

miRNAs    را رشد بننرو و گننل    ها رویی آنکنترلدر گیاهان اثر
 ,Aukerman and Sakai, 2003; Palatnik et al) اثبات کرد

هننای بعنند از اطلاعننات ترنسننکریپتومی جهننت در سننال.  3(200
از اطلاعننات   همکنناراناستفاده شد. پلگننر و    miRNAsشناسایی  

آرابیدوپسننیس در    miRNAsنننی  آبرای تعیین فراو  ترنسکریپتومی
. ایننن استفاده کردندتحت شرایط گرما، خشکسالی و تنش شوری  

در سطح بالا   ساختاریرا با تغییرات    miRNAsبسیاری از    بررسی
 در واقنن  محققننین در ایننن مطالعننه  .ر این شرایط شناسایی کننردد

miRNAs  هننای کننه کاندینندای ایفننای نقش  ننندرا شناسایی کرد

 ,Pegler et al ) بودننندهننا عملکردی مهننم در طننول ایننن تنش

را شناسننایی کننرد کننه  miRNAs. نجنناچی و همکنناران  (2019
، Tripogon loliiformisدر اثر کمبود شنندید آه در ها سطح آن

گیاهی که می تواند از حالت خشک شده دوباره زنده شننود، تغییننر 
ای بروی نقش و مطالعات گسترده .(Njaci et al, 2018) کندمی

های ثانویننه انجننام شننده اسننت. از عملکردی بسیاری از متابولیت
و همکننارانش انجننام   ایکس-یو زیجمله این مطالعات که توسط  

بننا اثننر بننروی فنناکتور   mir156از حنند    شیب  انیبشده نشان داد  
هننا بننه اثننر مسننتقیم بننروی کنناهش سنننتز ترپن  SPLرونننویس 
 Gou et) آرابیدوپسیس دارد ها موجود درنترپیسسکوئخصوص 

al, 2011 ) مطالعات صورت گرفته بروی زنجبیل توسننط نوپننور .
مانننند   miRNAsاثر تنظیمننی    2014سنگ و همکاران در سال  

miR5021    وmiR805 هننای را بننه اثبننات های ترپنسازبر پیش
گزارش  2018. ژائو و یانگ در سال (Singh et al, 2016) رساند

مسننیر  بننر فاکتورهننای رونویسننی miRNAsکردند که برخننی از 
 MYBبننر  miR33418و   MYC2 بر mir3632مانند  هاترپن

 .( 2018et al Zhao ,) اثر مستقیم دارنددر چای 
 

 وش شناسایی پژوهش ر
هننای مختلننف آویشننن اطلاعات ترنسکریپتومی مربوط بننه گونننه

های آویشن  بافت برو گونه   پتوم ی ترنسکر حاصل از توالی یابی  
T. aremeniacus ،T. daenensis ،T. vulgar ،T. persicus ،

T. pubescens ،T. lancifolius  99/۶4، 98/۶0ترتیب بننا  به ،
میلیننون خننوانش بننه کمننک دسننتگاه  8۵/۶۵و  20/۶2، 81/۶1

Illumina HiSeq 4000 (2019) و همکاران سورنی در مطالعه ،
بننننه شننننماره دسترسننننی  NCBIاز بانننننک اطلاعنننناتی 

PRJNA481444 شد افتیدر (Soorni et al, 2019). 

 

 هابندی قرائتسرهمو کنترل کیفیت 

یابی با استفاده از های خام حاصل از توالیکنترل و کیفیت خوانش
 ,Aparicio-Puerta et al) انجننام شنندد FastQCافننزار نرم

. به منظور کاهش خطای خوانش حاصننل از وجننود تننوالی (2020
ه اسننتفاد  Trimmomaticآداپتورها و حذف توالی بننی کیفیننت از  

هننا  از بندی توالی. جهننت سننرهم(Bolger et al, 2014 ) شنند
 Grabherr) استفاده شنند rnaSPadesو  Trinityهای  افزارنرم

et al, 2011 ).  از تکننراری هننایتوالی حننذف جهننتدر نهایننت 
 شننند اسنننتفاده پیشنننفر  مقنننادیر بنننا cd-hit-est افنننزارنرم
(Badapanda and Rathore, 2018 ). 



 ۵  ( 1-10)  1402، تابستان سوم، پیاپی چهل و یکمسیزدهم، شماره  فناوری گیاهان زراعی، سالعلمی زیست مجله   
 

 

 و یغربااال ر ،miRNAsباارای شناسااایی  blastانجااا   

 هی ثانو ساختار یبررس

با استفاده از بلاست ترنسکریپتوم حاصننل از   miRNAsشناسایی  
در مقابل اطلاعننات موجننود در بانننک اطلاعنناتی   cd-hitخروجی  

miRbase  برای این کار از مجموعننه  .انجام شدblastall  و ابننزار
Blastn  نتایج حاصل  .( 2011، اسوریگرابهر، هاس و )  استفاده شد

، 23-20ردیفننی هم، طننول 9۵-100از بلاست، بر اسنناس درصنند 
غربالگری شدند E.value  ۵-10و    صفرگپ  ،  4حداکثر عدم تطابق  

حننذف   های تعریننف شنندهتر از شاخصو نتایج دارای مقادیر پایین
 200 ،سی ساختار ثانویننهر. جهت بر(Zhang et al, 2018) شدند

دست نوکلئوتید در پایین  200دست نقطه شروع و  نوکلئوتید در بالا 
 Bedtoolsبننالغ بننا اسننتفاده از ابننزار  miRNAی پایننان نقطننه

 1جداسازی شد. کمترین جایگنناه در بالادسننت نوکلئوتینند شننماره  
دسننت بننا توجننه بننه طننول تننوالی در نظننر گرفتننه شنند و در پایین

 شنند  گرفتننه  نظننر  مخصوص هر توالی بیشترین مقنندار ممکننن در
(Quinlan, 2014).  بعد از انجامBlastx هننای جهت حذف توالی

های باقی مانده مورد بررسننی کد کننده، ساختار ثانویه ترنسکریپت
 قرار گرفت. 

 :UNAfold (httpافننزار بررسی ساختار ثانویه بننا کمننک نرم

//www.unafold.org)  صننورت افننزار به. در ایننن نرمانجام شنند
شننده محاسبه  Uو    Aهای نوکلئوتیدی  فر  میزان درصد بازپیش
 شننود.حننذف می -kcal/mol 20ازکمتر  MFEچنین میزان و هم

حلقننه( -سنناختار ثانویننه )سنناقه مجنندد سننیرجهننت برهمچنننین 
miRNA  1از اسکریپت  SUmirFold،SUmirfind    اسننتفاده نیننز

نینناز   هننای مننوردو پکیج  unafoldاسکریپت به همراه    2. این  شد
 Alptekin ) دهندانجام می راطور صحیح گزینش مناسب ها بهآن

et al, 2017). نظننر از  ی مننوردشدهبعد از شناسایی نواحی گزینش
bedtools    هننای ترانسننکریپتوم دادهتننوالی از روی  جداسازیبرای
 شد.استفاده 

 

 و ساخت درخت تبارزایی های هدفشناسایی ژن

  psRNATARGETهای هدف از ابزار  منظور شناسایی ژن به 

. در ایننن آنننالیز تننوالی  (   Dai et al, 2018) اسننتفاده شنند  
miRNAs   برای ساخت    ها مقایسه شدند. با توالی مسیر ترپن

صننورت  شننده به شناسایی   miRNAsدرخننت تبننارزایی، تمننام  

 
1. Script  

mature    شده و سپس بننا کمننک ابننزار  آوری جمMUSCEL  

عنوان ورودی اولیه بننرای  شده به ردیف شدند. نتیجه حاصل هم 
.  (   Barik et al, 2014)   ساخت درخت تبننارزایی اسننتفاده شنند 
بننا    maximum likehoodدرخننت تبننارزایی بننا اسننتفاده از  

maximum bootsrap  ،۵00    به کمک ابزارRaxML    تولینند
 . (   Stamatakis, 2014)   شد 
 

 های پژوهش یافته

 ها و بررسی کیفیت آن بندی قرائتنتایج سرهم

هننای مختلفننی بننرای ارزیننابی کیفیننت طورکلی، شنناخصبننه
گیرد. در ایننن مطالعننه، شننمار استفاده قرار می  ها موردبندیسرهم
 کننل  شننده( و اننندازهبینیهننای پیشها )شمار ترانسکریپتکانتیگ
بررسی قرار گرفتند.   ها موردترین معیارعنوان مهمبهها  بندیسرهم

تننا  8۵078هننا بیشننترین تعننداد کانتیننگ )دامنننه از در اکثر نمونننه
حاصل  Trinity افزاربندی توسط نرمهم( و اندازه کل سر131۶۵7
 افننزارشده توسننط نننرمهای شناساییکه تعداد کانتیگشد. درحالی

rnaSPades  ( کمتر از ابزار108۶30تا   ۵783۵)دامنه از Trinity 

داری بننا آمده نیز تفاوت معنیدستاندازه کل ترانسکریپتوم به  .بود
هننای داشت. در اغلب موارد شننمار بننالای کانتیننگ Trinity ابزار
بودن ترانسکریپتوم مرج  و شباهت بننالای   2تکهآمده، تکهدستبه

حالی است کننه دهد. این در  ها را نشان میبسیاری از ترانسکریپت
تننر بندی پیوستهی کل، باعث ایجاد یک سرهمگاها  افزایش اندازه
 .شودبا پوشش بیشتر می

تواند به علت وجننود خطاهننای  ها می افزایش شمار کانتیگ 
پوشانی قطعات به وجود آید. از طرف دیگر  یابی و عدم هم توالی 

ها در اطلاعات ترنسننکریپتومی، تننأثیر بسننزایی  سطح بیان ژن 
بننندی دارد. در واقنن   های حاصل از سننرهم وی تعداد کانتیگ ر 

بیننان بننالا   هایی بننا بندی را از ترانسکریپت هایی که سرهم ابزار 
تر را تولینند  تر با اندازه بزرو بندی پیوسته کنند، سرهم ایجاد می 

 .کنند می 

 
 
 

 
 

 

 
 

 
 

 

 
 

 

 
 

 
 

 

 
 

 
2. Fragments  



 حذف  ندیچپ و راست، قبل از فرآ یهاخوانش  . 1دول ج

T. daenensis T. vulgaris T. pubescens T. persicus T. lancifolius T. armeniacus  گونه 

۶0982212 ۶4997232 ۶2209118 ۶1810344 ۶۵8۵94۵۶ 127۶۶0۶00 
ها  شمار خوانش
 لتر یقبل از ف

 

(، T.daenensis اسننتثنای گونننه)به هننابننرای اکثننر نمونننه
هننا توسننط ترین طول میانگین کانتیگو بالا   50Nمقدار    ترینبیش
های بهتننر بندینظر تئوری، سرهم تولید شد. از  Trinity افزارنرم
بالاتر داشننته باشننند.   50Nتر باارزش  های طویلبایست کانتیگمی

بحث بسیاری از محققین است،  هنوز مورد  50Nالبته اهمیت پارامتر
بندی بهتر نیسننت لید سرهمتر لزوما  به معنی توبزرو 50N که چرا

تعننداد   )ادغننام دو یننا  1ایمریسننمکی  دهننندهو ممکن اسننت نشننان
بندی( بننالاتر بیشتری ترانسکریپت در یک کانتیگ در طول سرهم

تواننند بننالاتر مننی 50N باشد، اما مطالعات قبلی نشان داده است که
 .بندی باشدهمی کیفیت بالای سرکننده طور مصنوعی منعکسبه
درصنند  91ردیفننی بننیش از بننندی، هننمتفسننیر نتننایج سننرهمدر 

ی کیفیننت مطلننوه دهننندهها به ترانسکریپتوم مرج  نشانخوانش
 .بندی استهای حاصل از سرهمترانسکریپتوم

ی زمینننه  به علننت وجننود مشننکلات و خطاهننای مختلننف در
تکننه بننودن جملننه، تکه  بننندی کننه بننه دلایننل مختلفننی ازسرهم
دهد، در مطالعات مختلف، بر ها رخ میحضور ایزوفرمو  ها،  خوانش

بننندی سننرهم  ،مطالعه  موردگیاه  اساس نوع هدف و گونه یا جنس  
هننای موجننود انتخنناه افننزارآمده توسط یکی از ایننن نننرمدستبه
افننزار نننرمنتننایج  رسد که  شود. در این مطالعه چنین به نظر میمی

Trinity  به همین علت در مراحل تر استهها مطلودر اکثر گونه ،
 .استفاده شد Trinityهای حاصل از بندیسرهم ازها، بعدی آنالیز
 

 و بررسی ساختار ثانویه بلاست، cd-hitنتایج حاصل از 

بننرای هرگونننه  cd-hit-est ابزار های تکراری ازتوالی حذفبرای 
ای شده دامنننهبندیهای خوشهتوالیطور کلی تعداد  استفاده شد. به

 متعلق به 131۶۵7تا  T. persicusی به گونه متعلق 8۵078بین 
بیشننترین و کمتننرین میننزان  داشتند. T. daenensis_Mی گونه

 .Tهای بننه گونننهمتعلننق هننا بننه ترتیننب کنناهش در تعننداد توالی

armeniacus  وT. persicus  .بودند 
های هننای گونننهبننین توالی  ئوتینندینوکل  نتایج حاصل از بلاسننت
شده موجننود در پایگنناه شناخته  miRNAsمختلف آویشن و تمام  

  298miRNAsتننا  139نشننان دهنننده وجننود  mirBaseداده 

 .های مختلف بوددر گونهاحتمالی  
ژنننی  خننانواده ۵علق به تم  T.armeniacus ،miRNAsدر گونه 
( miR172 ،miR160 ،miR156 ،miR164 ،miR167شننامل )
در   miRNAs  تعنندادها نشان داد کننه  همچنین یافته  .یافت شدند

عدد در مرحله گننزینش سنناختار   1۶به    عدد  298مرحله بلاست از  
 یافتد. کاهشثانویه 

 
 rnaSPadesو  Trinityنتاج حاصل از  . 2دول ج

 مجموع بازها   (bp)حداکثرطول  (bp)حداقل طول   (bp)طول میانگین کانتیگ ها شمار  ها گونه  Kmerیاندازه ها ابزار 

Trinity 25 

T. armeniacus 126163 870358.1011 201 20222 127660600 

T. daenensis 89972 6183924.708 201 14381 63755814 

T. daenensis_M 131657 9280023.942 201 12209 124143072 

lancifoliusT.  129683 8232922.689 201 11739 89458354 

T. persicus 85078 4041938.798 201 12221 67926632 

T. pubescens 85867 796243.699 201 11713 60089404 

T. vulgaris 116275 4869834.683 201 12233 79472449 

rnaSPades  25 

T. armeniacus       

daenensisT.  108630 4439658.740 49 14853 80434428 

T. daenensis_M 108630 4439658.740 49 14853 80434428 

T. lancifolius 80601 0374561.609 79 39310 49089028 

T. persicus 59134 6155849.720 188 20536 42612882 

T. pubescens 57835 8514394.645 84 13832 37352818 

T. vulgaris 72874 8600598.618 74 12663 45098808 

 
1. Chimerism 

 
 

 

https://www.google.com/search?client=firefox-b-d&sxsrf=ACYBGNQI4bj5wOGy_6JNq4UPArAEWIQlQQ:1579339990889&q=thymus+persicus&spell=1&sa=X&ved=2ahUKEwixuIv564znAhXFsKQKHQEmC-EQkeECKAB6BAgLECQ


  حننداقل انننرژی آزاد تنناخوردگی عامل اصلی ایننن تغیننرات  
 (MFE ) حداقل انرژی آزاد تاخوردگی تصحیح شده ،   (AMFE )  

  ( MFEI)   و میننزان شنناخص حننداقل انننرژی آ زاد تنناخوردگی 
عدد    1۶1از    miRNAs، تعداد  T.daenensisدر گونه    هستند. 
حلقه کاهش  -عدد در مرحله گزینش ساختار مناسب ساقه   4به  

،  miR171)   خننانواده   3متعلق بننه     miRNAs  4یافت که این  

miR160   وmiR12112  بودند. در گونه  )T.daenensis_M  ،
عدد در    13عدد در مرحله بلاست به    283از     miRNAsتعداد  

خانواده    8مرحله گزینش ساختار ثانویه کاهش یافت که شامل  
،  miR164  ،miR169  ،miR171 ،  miR397مختلنننننننننف ) 

miR159 ،  miR160 ،miR399   و  miR12112  در  .( بودننننند
  عدد در مرحلننه   194از    miRNAsتعداد    T.lancifoliusگونه  

عدد در مرحله گزینش ساختار ثانویه رسننید کننه    10بلاست به  
  ، miR156  ،miR171 ،  miR408 ،  miR399خانواده )   ۵شامل 

miR12112  بود. درگونه )T. persicus    تعنندادmiRNAs    از
عدد در مرحله گزینش ساختار    3عدد در مرحله بلاست به    1۵۵

  ، miR394  ،miR408خانواده )   3ثانویه تقلیل یافت که شامل  
miR396  بودننند. در گونننه )T. pubescense  ،miRNAs   

( یافننت  miR156  ،miR160خانواده ژنی شننامل )   2متعلق به  
در    miRNAsها نشننان داد کننه تعننداد  شدند. همچنننین یافتننه 

عنندد در مرحلننه گننزینش سنناختار    4بننه    139مرحله بلاست از  
،  T.vulgarثانویننه کنناهش یافننت. و در نهایننت در گونننه  

miRNAs     خننانواده )   7متعلننق بننهmiR156  ،miR160  ،

miR159  ،miR11604 ،  miR395 ، miR12112 ،miR408  )
در مرحلننه بلاسننت  گونه    ن ی ا   در   miRNAsیافت شدند. تعداد  

 عدد بود.   14و در بررسی ساختار ثانویه    173

 

 psRNAtargetنتایج حاصل از 

پیشنننهادی کننه   miRNAsتمننام  هننای هنندف  ژندر مرحله آخر  
افننزار حلقننه مناسننب داشننتند بننا کمننک نرم-سنناختار سنناقه
psRNAtarget    مسننیرشناسننایی شننده    هننایژندر برابر تننوالی 

از  miRNAs 14. بننه طننورکلی قرار گرفتننند  ارزیابیها مورد  ترپن
ها یافت گونه آویشن در مسیر سنتز ترپن ۶های مختلف در  خانواده
 شدند.

شناسننایی شننده    miRNAsاز  اطلاعات نشننان داد برخننی  
  و   miR12112  ،miR171  ،miR408  ،miR159ماننننننننند  

miR160    در چندین گونه مشتر  است در حننالی کننه برخننی

گونه شناسایی    1فقط در    mir172  همانند   miRNAsدیگر از  
 شدند. 
 

 ها بدست امده در مسیر ترپنئید   miRNAsکلی نتایج حاصل از آنالیز    . 3جدول  
 نام میکرو. آر.اِن. ای  ی هدف گونه مسیر شناسایی شده

DXR T.daenensis miR12112 
ISPG T.daenensis miR12112 
DXR T.daenensis_M miR12112 
DXR T.lancifolius miR12112 
GDS T.lancifolius miR12112 
ISPH T.lancifolius miR12112 
DXR T.vulgar miR12112 
DXS T.vulgar miR12112    
DXS T.daenensis miR171 
DXS T.daenensis_M miR171 
DXS T.lancifolius miR171 
   

DXS T.daenensis_M miR159 
GGPPS T.daenensis_M miR159 

DXS T.vulgar miR159 
GGPPS T.vulgar miR159 
ISPG T.daenensis miR160 

GGPPS T.daenensis miR160 
ISPG T.pubescense miR160 

GGPPS T.pubescense miR160 
DXS T.pubescense miR160 
   

ISPF T.persicus miR408 
IDL T.lancifolius miR408 
   

ISPF T.armeniacus miR172 
ISPD T.armeniacus miR172 
DXR T.armeniacus miR172 
   

ISPG T.daenensis_M miR164 
GDS T.daenensis_M miR397 
DXS T.daenensis_M miR397 
ISPH T.daenensis_M miR397 
GDS T.daenensis_M miR169 
ISPH T.daenensis_M miR169 
GDS T.daenensis_M miR399 
   

GGPPS T.persicus miR396 
DXS T.persicus miR396 
DXR T.persicus miR396 
   

ISPD T.vulgar miR11604 
CML T.vulgar miR11604 
CML T.vulgar miR395 

 
 سی درخت فیلوژنتیکیربر

 فاصننلهبیشننترین    ،  RaxMLحاصل از نرم افزار    نتایجبا توجه به  
کمترین اختلاف   بود.  miR399و    miR169  با  miR12112بین  

های متعلنننق بنننه گوننننه miR12112تبنننارزایی متعلنننق بنننه 
T.daenensis  ،T.vulgar   بودند که البته اختلاف قابننل تننوجهی
. نشان داد  T.Luncifoliusموجود در گونه    miR12112نسبت به  
از گونننه   miR397بننا    T.vulgariی  از گونه  miR159همچنین  

T.danensis  دبالایی نشان دانیز شباهت . 
 

 
 

 
 

 

 
 

 

 
 

 



 
کاندید شناسایی شده برای هر ژن به رنگ مشکی در   miRNAsهای هدف به رنگ قرمز و ها. ژنهای بیوسنتزی ترپن شده در مسیرشناسایی miRNAs. 1  شکل

 مقابل نام ژن ذکر شده است 

 

 
 RaxMLها به روش حداکثر احتمال با استفاده از ابزار شناسایی شده در مسیر ترپن  miRNAs .  درخت تبارزایی2شکل  

 
 

 
 

 

 
 

 

 



: زیرگروه تقسیم کرد ۵توان به می به طور کلی نتیاج حاصل را
، T.daenensisهای به گونننه متعلق miR1212گروه اول شامل؛ 

T.vulgar  و همچنننننینmiR172 ی بننننه گونننننه متعلننننق
T.armeniacus  اسننت کننه اخننتلاف جزئننی بنناmiR12112 

. همچنننین دهنندنشان مننی  T.vulgarو    T.daenensisهای  گونه
miR12112  به گونه    متعلقT.lancifolius  وه قننرار در ایننن گننر

اخننتلاف   دارد که همانطور که ذکر شد با دوگونننه بنناغی و دنننایی
 miR396_1در گننروه دوم مشننخص شنند کننه  .داردداری معنننی

موجننود  miR160به آویشن ایرانی بیشترین شباهت را بننه   متعلق
 miR396_2ها دارد. نکته حائر اهمیت این است که در سایر گونه

موجود در سننایر   miR408ه به  متعلق به آویشن ایرانی بیشتر شبی
 ها است.گونه
 

 گیری نتیجه

های  موجننود در گونننه   miRNAsهدف اولیه این پژوهش شناسننایی  
مختلف آویشن بومی ایران با کمک اطلاعات ترانسننکرپتومی موجننود  

آوری اطلاعات اولیه ترانسننکریپتومی  بود. لذا در این مطالعه بعد از جم  

، و  FastQC  هننا بننا ابننزار های مختلف آویشن ، کنترل کیفیت آن گونه 
شد. در   انجام  miRNAs، شناسایی Trinityسرهمبندی با استفاده از 

  miRNAsهای ترانسکرپتومی و تمام  بین داده   blastnمراحل بعدی  
انجام شنند. در مراحننل    miRBaseشده موجود در سایت  بالغ شناسایی 

حلقننه  -منظور انتخاه و شناسایی سنناختار سنناقه بعدی ساختار ثانویه به 
miRNAs    بنننه کمنننک ابزارهنننایUNAFold  ،SUmirFind    و

SUmirFold   بننه شناسننایی    انجام شد کننه منجننرmiRNAs    گینناه
مختلننف،    miRNAsآویشن شد. در این پژوهش علاوه بر شناسننایی 

های سنننتزی  در مسننیر   miRNAsسنجشننی بننرای دخیننل بننودن  
صننورت    psRNAtargetهننا بننه کمننک ابننزار  ی ترپن شننده شناسایی 

هننای ژنننی از خانواده  miRNAs  14گرفت. نتایج نشننان داد کننه  
ها نقش دارند. همچنین تعدادی نهای سنتزی ترپمختلف در مسیر

های مختلننف بنناهم مشننتر  شده در گونهشناسایی  miRNAsاز  
های مورد هدف این مطالعه بننرای در  اند. بعد از انجام آنالیزبوده

شننده در شناسایی miRNAsو شناسننایی روابننط تبننارزایی بننین 
هننا های مختلف آویشننن دخیننل در مسننیرهای سنننتزی ترپنگونه

 نتیکی ترسیم شد.  درخت فیلوژ
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