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Abstract 
Saffron (Crocus sativus L.) is the most valuable spice in the world. Due to the lack of genomic information, 

saffron breeding has encountered many problems. To this end, generating and collecting genetic data using Next 

Generation Sequencing (NGS) techniques is crucial for saffron traditional and molecular breeding programs. 

Molecular markers, especially powerful co-dominance markers such as simple sequence repeats (SSRs) markers 

play an important role in breeding projects. In the present study, for the first time, SSR markers related to genes 

associated with F. oxysporum disease of corms were identified following an RNA-Seq-based transcriptomic 

approach. To this end, total RNA was extracted from mature corms, and RNA-Seq was performed based on the 

Novaseq 6000 platform. The De-novo assembly was performed with Trinity software, and the MISA search tool 

was used to identify SSRs. Based on the results of this study, 357028 transcripts were identified. A total of 70060 

transcripts were identified to contain SSR sequences. BLAST algorithm analysis revealed that the highest 

similarity between saffron SSRs were found with rice and Arabidopsis. Among the identified uni-genes, 18846, 

23988, and 10969 genes were identified in UNIPROT, Nr, and GO databases, respectively, in which 10375 uni-

genes were common to all databases. Due to the high priority of saffron in Iran as a strategic crop plant, any genetic 

information, including mining SSRs, is of great importance in studying genetic diversity, constructing genetic 

maps, linkage, and QTLs analysis in saffron future breeding programs. 
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 مقاله پژوهشی

استفاده  با (.Crocus sativus L) زعفران اهيگ در زماهوارهير یمولكول ينشانگرها يیشناسا

 RNA- Seq يهادادهاز 
 

 4و احمد اسماعیلی 3نیا، مصطفی درویش*2، فرهاد نظریان فیروزآبادی1علی درویشیان
  0011بهمن  7تاریخ دریافت: 

 0010خرداد  30تاریخ بازنگری: 

 0010تیر  00تاریخ پذیرش: 
 

 (.Crocus sativus L) زعفران اهيگ در زماهوارهير یمولکول ینشانگرها يیشناسا. 6046نيا، م.، و اسماعيلی، ا. ع.، نظريان فيروزآبادی، ف.، درويشدرويشيان، 

 .605-616(: 2)64 . زراعت و فناوری زعفران،RNA- Seq یهادادهاستفاده از  با

 دهيچك

 یاديز مشکلات با آن ژنوم ساختار از اندك اطلاعات ليدل به زعفران ینژادبه. است جهانو دارويی  ایهيادو اهيگ نيارزشمندتر زعفران

ست همراه ست ،رونيا از. ا س تياهم از اهيگ نيا یکيژنت اطلاعاتبه  یابيد  برخوردارآن  یو مولکول یسنت ینژادهب یهابرنامه یبرا یاريب

شانگرهاباشدیم شانگرها ژهيوبه یمولکول ی. ن شانگرهاهمانند  یبارزقدرتمند هم ین به هایبرنامهدر  یمهم گاهيجا( SSRs) زماهوارهير ین

بنه گياه زعفران از ترانسکريپتوم بنه تحت تأثير بيماری قارچی  SSR یزماهوارهيرنشانگرهای  بار نياول ی. در پژوهش حاضر برادارند ینژاد

Fusarium oxysporum   از استخراج  پس راستا نيا در. استخراج شدندRNA، یبر اساس چارچوب فن یابيیتوال Novaseq6000 

  استفاده MISA یابزار جستجو از هاSSR يیشناسا یگرفت و برا صورت Trinity افزارنرم از یريگبهره با دينوپد یسازکپارچهيشد.  انجام

ساس نتاشد سا 597429از  مطالعه، نيا جي. بر ا شنا شت  شت دربرگ 74414 شده، تعداد يیرونو از  ني. همچنندبود SSR یتوال یرندهيرونو

 جينتا اساس بر( را به خود اختصای دادند. %21و  %94) یفراوان نيشتريب یدينوكلئوت 2و  6 یتکرارها ،شده يیشناسا SSR 95999مجموع 

 انيم از مجموع در. آمد دست هب سيدوپسيبا برنج و آراب هاSSRهای حاوی رونوشت شباهت زانيم نيشتريب ،BLAST تميالگور از حاصل

 64579كه تعداد  شتتدند يیشتتناستتا GOو  UNIPROT، Nr یداده یهاگاهيپا در بيترت به 64515 و 25599، 69901 تعداد ها،ژنیوني

بارز هم ینشانگرها توسعه ،راهبردی  محصول کي عنوانبه رانيا در اهيگ نيا تياهم ليدل به. بود مشترك هاگاهيپا یهمه نيب در ژنیوني

شکل شانگرها یبا چند س یبرا ،SSR یبالا مانند ن شه ساخت ،یکيژنت تنوع یبرر ستگيپ تجزيه و تحليل ،یکيژنت یهانق ش و یو   يابیهنق

QTLs بود خواهد مهم اهيگ نيا ینژادبه یهادر برنامه. 

 بارزهم ینشانگرها ی،ابيیتواليپتوم، نسکراتر ليتحل و هيتجز كلمات كليدي:

                                                                                                                                                                                                 
 آباد، ايرانرستان، خرمشگاه لدانشجوی دكتری اصلاح نباتات، ژنتيک مولکولی و مهندسی ژنتيک، گروه مهندسی توليد و ژنتيک گياهی، دانشکده كشاورزی و منابع طبيعی، دان - 6
 آباد، ايراننظريان فيروزآبادی، استاد گروه مهندسی توليد و ژنتيک گياهی، دانشکده كشاورزی و منابع طبيعی، دانشگاه لرستان، خرم فرهاد - 2
 آباد، ايراندانشيار گروه گياهپزشکی، دانشکده كشاورزی و منابع طبيعی، دانشگاه لرستان، خرم - 5
 آباد، ايراندانشکده كشاورزی و منابع طبيعی، دانشگاه لرستان، خرماستاد گروه مهندسی توليد و ژنتيک گياهی،  - 0

 (Nazarian.f@lu.ac.ir: نويسنده مسسئول-)* 
DOI: 10.22048/jsat.2022.326684.1452 
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 مقدمه

 SSRs: Simple Sequence) ستتتاده یتکرار یهایتوال

Repeats) هاماهوارهزير اي (Microsatellites) ینشتتتانگرها 

ستند یدينوكلئوت 1 تا 6 یتکرار یهایبا توال یمولکول  در كه ه

. (Zietkiewicz et al., 1994) دارند پراكنش هاوتيوكاري ژنوم

 یژنوم پراكنش و یفراوان اد،يز یريپذچون تکرار يیهایژگيو

 ببستت بودن نهيهز كم و ستتاده صيتشتتخ بارز،هم وراثت بالا،

سترده و اعتماد ب ستفاده گ شانگرهابه  شتريا سبت SSR ین  به ن

شانگرها ريسا با (. Thiel et al., 2003) است شده یمولکول ین

سا امکاناين روش  شانگرها يیشنا ساسبر یمولکول ین   یوالت ا

سکراتر تجزيه و تحليل نيهمچن و ژنوم كامل  .دارد وجود پتومين

ساحال،  نيا با سطه به يیشنا سکراتر یابيیتوال یوا قادر  پتومين

مرتب   یكاركرد یهاژن باكند كه  يیشناسا يی رااست نشانگرها

 يیشتتناستتا گريد تيمز (.Hiremath et al., 2011) هستتتند

تجزيه اساس  بر SSR ینشانگرها ژهيوو به یمولکول ینشانگرها

  یهاSSR رشتتتيب یريوراثت پذ تيقابل پتوم،ترانستتکري و تحليل

سکراتر یابيی. در واقع توالاست هاگونه ريسا یبرا حاصل  پتومين

  ارزشتتمند اهانيگ یکيمتابول یرهايمستت شتتناخت باقادر استتت 

 به ،یمولکول ینشتتانگرها يیشتتناستتا زين و یاقتصتتاد -يیدارو

عات پژوهش شيافزا به مشتتتغولگران اطلا   یمولکول ینژاددر 

 Li et al., 2002; Nemati et al., 2012; Chen) دينما كمک

et al., 2017). جتتنس Crocus چندساله گونتته 94از بتتيش  

در ايران  از اين جنس گونه 5 تا كنون كه شتتود شتتامل میرا 

 . در اين بين،(Alavi-Kia et al., 2008) گزارش شده استتتتت

ع یگونتته بتتا  .Crocus sativus L یآن بتتا نتتام علم یزرا

 یهاگونه ريسا از معطر و قرمز بلند، یكلاله یظاهر یهایژگيو

ما جنس نيا  محصتتتول ترينگران عنوانبه كه استتتت زيمت

شاورزی  Koocheki et)شود شناخته می جهان در دارويی و ك

al., 2011; Alipoor Miandehi et al., 2014; Babaei et 

al., 2014) .اتيعمل در ستتهولت كم، یآب ازينمانند:  یليدلا به 

  عيصنا در گسترده مصرف و زعفران مزارع یبالا عملکرد ،یزراع

ساج و یپزشک ،يیغذا ص یصرفه از اهيگ نيا كشت ،ین   یاداقت

های بررسی. (Festuccia et al., 2014) باشدمی برخوردار يیبالا

كه  دهدمی نشتان زراعی زعفران روی بر شتده انجام كاريوتيپی

كروموزوم  x5=n2=20 خود ستتوماتيک هایستتلول در زعفران

يدی يک زراعی زعفران رودارد، از اين و  بوده عقيم اتوتريپلوئ

 ,.Nemati et al)گيرد می انجام بنه طريق از صتترفاً آن تکثير

2019). 

طورگسترده درتعيين فاصله يا قرابت به SSR از نشانگرهای 

 يابی ژ مکان ،(Nasiri et al., 2019)ا ه ژنتيکی بين ژنوتيپ

  لینقشه ژنومی و تجزيه پ كننده صفات كمی، تهيه های كنترلن

 شتتوداستتتفاده می گياهان زراعی ژنيک صتتفات مختلف كمی در

(Millan et al., 2006) .به تواندیم كه يیهاراهکار یجمله از 

 یمدل ريغ اهانيگ یپتوميکررانستتتت و یژنوم اطلاعات شيافزا

ند، كمکچون زعفران هم عد نستتتل یابيیتوال یهاروش ك  ب

(NGS )یفناور همانند RNA-Seq ست  RNA یابيیتوال در. ا

نده یهاهيناح یابيیتوال مانهم و رديگیم صتتتورت كدكن  ز

شانگرها یتوال به مربوط اطلاعات   عواقدر. شودیم گزارش زين ن

 تجريه و تحليلاز  استتتتفاده یدستتتتاوردها نيترمهم از یکي

 يیشتتتناستتتا ،RNA-Seq یبر استتتاس فناور پتومينستتتکراتر

 یبرا (.Strickler et al., 2012) استتت یمولکول ینشتتانگرها

 و یدهگل یمرحله در زعفران ترانستتکريپتوم یستتهيمقامثال، 

تعداد  يیمنجر به شتتناستتا MISA تيستتا در یدهقبل از گل

شانگر  75429  نيكه در ا ديگرد یديتا شش نوكلئوت کي SSRن

  یهاSSRكل  درصتتتد 2/76 یديتک نوكلئوت یهاSSR نيب

 بعد، مرحله در. دادند اختصتتای خود به را شتتده يیشتتناستتا



 0010، تابستان 2شماره ، 01جلد نشریه زراعت و فناوری زعفران،       211

و  15/69با  بيبه ترت یديوتئدو و ستته نوكل SSR ینشتتانگرها

 (.Qian et al., 2019) را داشتند یفراوان نيشتريب ،درصد 56/66

عداد ت يیمنجر به شتتناستتا زيزعفران ن ژنوم یابيیتوال نيهمچن

شانگر 510256   تک یتکرارهاكه  شد MISA پايگاهدر  SSR ن

صد 0/94) یدينوكلئوت صد( 9/54) یدينوكلئوت دو(، در  سه و در

را داشتتتتنتتد  یفراوان نيشتتتتريب درصتتتتد( 2/9) یديتتنوكلئوت

(Ambardar et al., 2021). یبالا یاقتصتتاد ارزش وجود با  

 در دستتترس اهيگ نيا از یكم اريبستت یکيژنت اطلاعات زعفران

 كه بمطل نيا گرفتن نظر درو با  نيبنابرادارد.  قرارگران پژوهش

 به نآ ريکثت و استتت ديپلوئيتر و خودناستتازگار یاهيگ زعفران

در  رد،يگمی صورت زعفران یهابنه قيطر از و یشيرو صورت

 ینشانگرها اطلاعات جمله ازآن  یکيداشتن اطلاعات ژنت ارياخت

 اهيگ نيا ینژادبه یهابرنامه در تواندیم SSRچون هم یمولکول

شد.  يیسزاهب تياز اهم  هب زعفران ريکثتجا كه آن ازبرخوردار با

 هاهبن و گرفته صورت زعفران یهابنه قيطر از و یشيرو صورت

  یمارگرهايب یحمله امکان ،مانندیم یباق مزارع در سال نيچند

سيو ،يیايباكتر ،یقارچ   ظحف رونيا از. دارد وجود ینماتد و یرو

ش هابنه ماندن سالم و مارگرهايب از زعفران یهابنه ست یچال   ا

 با محصول عملکرد و تيفيك حفظ یبرا زعفران كشت مزارع كه

قارا  یحاصتتل از آلودگ یاطوقه یدگيپوستت. هستتتند روبرو آن

Fusarium oxysporum f. sp. gladio یماريب نيترمخرب 

شت در ست زعفران ك  موجب را عملکرد در ديشد كاهش كه ا

 یدامنه با زادخاك یپاتوژن F.  oxysporum. قارا شتتتودیم

 موجب اهيگ در را یآوند یپژمردگ كه استتتت عيوستتت یزبانيم

نشتتانگرها و  یدر رابطه با بررستت نيشتتيپ هایپژوهش. گرددیم

 زعفران یهابعد از رشتتد گل و برگ SSR ینشتتانگرها ازجمله

  پتوميکرترانس یرو بر یپژوهش حال به تاصورت گرفته است اما 

صل از حمله  یماريدر مواجهه با ب ژهيوبهزعفران  یهابنه  .Fحا

oxysporum هب حاضر پژوهش روني. از ااست رفتهينپذ صورت 

ستفاده از داده SSR یهازماهوارهير یمطالعه صل یهابا ا  از حا

ها تا پردازدیم RNA یابيیتوال  با مرتب  SSR ینشتتتانگر

سا را F. oxysporum یپاتوژن قارچ ريتحت تأث یهاژن   يیشنا

بديهی استتتت در مرحله بعد می توان از اين نشتتتانگرهای  .كند

مرتب  با مقاومت يا حساسيت به  QTLsمولکولی برای شناسايی 

قارچی  ماری  يت F. oxysporumبي يابی های نقشتتتهدر جمع

 .استفاده نمود
 

 هاروش و مواد

 ماريت اعمال و یاهيگ ینمونه یسازآماده

های قارچی علائم بيماریهای مورد آزمايش از نظر بروز بنه

شتتناستتی دانشتتگاه لرستتتان ارزيابی به كمک آزمايشتتگاه قارا

سالم، بنه. پس از انتخاب بنهندگرديد سطحیهای  ضدعفونی   ها 

 انجام یبراشتتدند و ستتپس اعمال تيمار قارچی صتتورت گرفت. 

شد. چهار F. oxysporumكشت تازه از قارا  مار،يت  قطعه تهيه 

  mL 294 یحاو  يمح درجامد قارا از كشت  2cm 6ی با اندازه

ستر سپ ريتکثكشت   يكاه و كلش )مح g29و  ليآب مقطر ا ور ا

 مدت به قهيدق در دور 622 با کريش یرو بر وداده شد  رشدقارا( 

 غلظت به دنيرس یبرا. (Wegener, 1992) شد داده قرار روز 0

سپور  یبرا (6): شد عمل ريز روش به ماريت انجام در ازين مورد ا

ساز  µL 2قارا مقدار  یهاهاگشمارش  سپان  یهاهاگ ونيسو

شمار( قرار داده  اي یتومتريلام هموس یقارا بر رو نئوبار )گلبول 

صادف 9د اتعد .شد صورت ت لام انتخاب و  یهااز مربع یمربع به 

با  کروستتتکوپيم ريها در زموجود در آن یهاهاگ ششتتتمار

 نيانگيعدد حاصتتتل از م (2. )گرفت صتتتورت 04 يینمابزرگ

و  ندشتتتد یگذاریجا ريز هایفرمولمربع لام در  9شتتتمارش 

 ,.Davari et al) دشتت مشتتخصقارا  یهاهاگ غلظت زانيم

2015 .) 
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(6) 

Average spores per large square (N) =
The total number of spores in five large random squares 

5  or number of large random squares
 

(2) 

Average spores per small square (n) =
Average spores per large square

16  or number of small squares in large squares
 

(5) 
6*10Spore concentration per milliliter= n* 4 

 

 ونيستتوستتپانستت یستتازآماده ،قارا با هابنه ماريتاعمال در 

  ونيستتوستتپانستت ازگرفت و  صتتورت ماريدر زمان انجام ت یقارچ

  ماريت انجام یبرااستتتتفاده شتتتد.  F. oxysporumقارا  یتازه

 با و شتتد جاديا زخم زعفران یهابنه از کي هر یرو بر یقارچ

  قيتزر هابنه به قارا ونيسوسپانساز محلول  µL 9ميزان  سرن 

 در و گرفت انجام زين شاهد ینمونه یبرا مراحل یهمه. ديگرد

س قيتزر یجا به انيپا سپان ستر مقطر آب ،یقارچ ونيسو  به ليا

هفته  دوشتتدن مدت  یشتتد. پس از ستتپر قيشتتاهد تزر ینمونه

  یچشم روش با شده آلوده یهابنه یقارا بر رو یرشد تيوضع

س شکل  ديگرد یبرر شاهد و برای بنه سپس و( 6) های تيمار 

ستخراج و کيولوژيب تکرار دو در كل RNAتيمار قارچی،   یبرا ا

 ارسال گرديد. RNA- seqروش  به یابيیتوال

 

 
 است شاهد چپ سمت راست و بنه سمت هايبنه Fusarium oxysporumزعفران آلوده شده به قارچ  يهابنه -1شكل 

Figure 1- The infected saffron corms with Fusarium oxysporum. Right corm, infected, and left control. 

 

 یابییو توال RNA استخراج

كل با استتتفاده از  RNA استتتحراجزعفران،  یبنه بافت از

  NEB: New England Bio labs) شتتتركت) زوليترا تيك

  كمک به شتتده استتتخراج یهاRNA تيفيك. گرفت صتتورت

صد 6 آگارز ژل الکتروفورز س در   و تيكم نيهمچن. ديگرد یبرر

سبت   254به  214و  294به  214 یهاموج طول در نور جذب ن

استتتفاده از دستتتگاه نانودراپ  با یاستتتخراج یهانمونه نانومتر

(Thermo Scientific NanoDrop 2000 )و  شتتتتد نييتع

نه  Beijing Genomes) شتتتركتبه  یابيیتوال یبرا هانمو

Institute)  .یررسب یابيیتوال نديفرا در مرحله نياولارسال شدند 

عدد  نييتع اي هاRNA یعدم خردشتتتدگ اريمع نييو تع تيفيك
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RIN 6شركت) 2644مدل  زيوآنالاياستفاده از دستگاه ب با كه بود  

(Agilent های مورد آناليز محاسبه شد كه اين شاخص در نمونه

 Truseq mRNA تياستفاده از ك با cDNA. در ادامه بود 7 ≤

stranded سنتز  سنتز ساس بر یابيیتوال ،cDNAشد. پس از   ا

بNovaseq6000 یفن چارچوب   یجفت یهاروش خوانش ا، 

(Paired با طول خوانش بايگ 1 و دينوكلئوت 694(   تايد تيگا

 . رفتيپذ صورت

 

 هاداده شیرایو و تيفيک سنجش

 FastQC افزار نرم از استتتتفاده باها داده تيفيك ستتتنجش

 افزاراز نرم. (Andrews, 2010)( انجام شتتد 4. 66. 9)نستتخه 

Trimmomatic ها، بررستتت یحذف توال یبرا  تيفيك یآداپتور

ها ها در انت حذف نوكلئوت9'و  5' یباز هاي،  با  یهاو خوانش د

ستفاده نييپا تيفيك س با هاخوانش یسازکپارچهي. شد ا  از تفادها

و  K- mer=25 (Haas et al., 2013)بتتا  Trinity افزارنرم

 در و رفتيپذ صتتورت باز جفت 244 هاحداقل طول رونوشتتت

شت تک تينها ست آمدند كه ه( بUnitranscripts) يیهارونو د

 . شدند حاصل هاژن تک هاآن یبندگروهدر ادامه از 

 

  SSR ینشانگرها ییشناسا

تفتتاده از  بتتا بزاراستتتت جو ا ت يگتتاه یجستتتت   MISA پتتا

(https://webblast.ipk-gatersleben.de/misa )یهاگاهيجا 

 یبرا تکرار حداقلو  شتتدند يیزعفران شتتناستتا یهازماهوارهير

شانگرها  سه،، "1" یدينوكلئوت دو، "64" یدينوكلئوت تک ین

 Beier) شد گرفته نظر در "9" یدينوكلئوت شش و پنج چهار،

et al., 2017). 

 

                                                                                                                                                                                                 
6- RNA Integrity Number 

2-Non-redundant protein 

5 -Database of protein sequence and functional information 

0 -Protein families database 

9 - Transmembrane domain 

زعفران  یشده یسازکپارچهی یهاژنیونی یکارکرد ريتفس

 SSR یدارا

هره بتتا فزارنرم از یريگب ل TransDecode ا   یهتتایتوا

ند و فرا ینيپروتئ یهایتوال به یدينوكلئوت مه شتتتد  نديترج

BLAST صتتورت شتتباهت افتنبرای ي یاطلاعات یهادر بانک 

  یشتتده یستتازکپارچهي یهارونوشتتت تک هدف نيا با. گرفت

عات یهاگاهيپا در زعفران با   UniprotKB5و   Nr2 یاطلا

طا BLASTX افزارنرم از یريگبهره مال خ   و 64-9 یبا احت

مه شتتتتده ن ینيپروتئ یهایتوال عات زيترج نک اطلا با   یدر 

UniprotKB افزار از نرم یريگبا بهرهBLASTP  مال با احت

 ینيبشيپ نيچنهم. گرفتنتتد قرار یابيتتارز مورد 64-9 یخطتتا

اطلاعات  گاهيپا هيعل HMMER افزارنرم با ینيپروتئ یهانيدوم

Pfam0 9یانممبرترانس یهانيدوم ینيبشيو پ رفتيصورت پذ 

انجام شد. در  SignalP گاهيبا استفاده از پا 1گناليس یدهايپتو پ

از ستتترور  یکيولوژيب ريمشتتتخص كردن مستتت یادامتته برا

GhostKOALA (https://www.kegg.jp/blastkoala و )

KAAS7 (https://www.genome.jp/kegg/kaas استتتفاده )

 WEGO9از وب ستتتتترور  نيتتهتتمتتچتت .ديتتگتترد

(http://wego.genomics.org.cn ) سی هستیبرای انجام شنا

استفاده گرديد و بر اين  "64هاعبارت"بندی كاركردی و طبقه 5ژن

ساس  سته در "هاعبارت"ا   یو مولکول یسلول ،یولوژيب یسه د

 . جای گرفتند

 

 بحث و جينتا

 بود درصد 00/05 هانمونه یبرا GCدرصد  یمحتوا نيانگيم

صد از م نيا كه( 6)جدول  صد  زانيبا م GC زانيدر در  GCدر

1 - Signal peptide 

7 -KEGG Automatic Annotation Server 

8 -Web Gene Ontology Annotation Plot 

9 -Gene Ontology 

10- Terms 

https://www.kegg.jp/blastkoala/
https://www.genome.jp/kegg/kaas/
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شت  مطابقتزعفران  اهيشده در مورد گ هئارا یهاگزارش ريسا دا

(Jain et al., 2016; Ambardar et al., 2021). 

 

 

 Trinity افزارنرم در شده يسازكپارچهي يهارونوشت جينتا -1 جدول
Table 1- Results of transcripts integrated into Trinity software 

 ترينيتی
Trinity 

 آماره
Parameter  

1684478 
شده يیشناسا یهاژن كل  

Total identified genes 

357028 
شده يیشناسا یهارونوشت كل  

Total identified transcripts 

43.44 
 GC درصد

GC percent 
951 N50 

750 
  يكانت طول نيانگيم

Contig average 

267602092 
شده یبندسرهم یبازها كل  

Total assembled bases 

 

 SSR یتکرار در نشانگرها تيوضع

 روی كه هستتتند هايیريزماهواره EST-SSR نشتتانگرهای

 نواحی با استتت ممکن و اندگرفته قرار ژن یكدكننده قطعات

 مولکولی تکامل ارزيابی قادر به همچنين باشند مرتب  عملکردی

 بيشتتتر حفاظت طرفی دارند. از قرار آن روی كه ژنی هستتتند

 در را نشانگرها اين ، EST-SSRتوالی دست پايين و بالا نواحی

 نشتتتانگرهای به نستتتبت هاگونه بين تنوع ژنتيکی بررستتتی

 ;Luro et al., 2008)ستتازد می كارآمدتر ژنومی یريزماهواره

Jiang et al., 2018).  ،نشتتتانگرها با  یبررستتتدر اين پژوهش

 را SSRنشانگر  95999تعداد  MISA یاستفاده از ابزار جستجو

 نيا یجهينت در كه( 2كرد )جدول  يیشتتناستتا یتوال 74414 در

يل، يه و تحل ها تجز   یفراوان نيشتتتتريب یدينوكلئوت 6 یتکرار

 یدينوكلئوت 9و  1، 0، 5، 2 ی(. تکرارها2( را داشتند )شکل 94%)

 ريسا یفراوان ،%01/4و  %91/4 ،%1/6 ،%5/24 ،%21با  بيبه ترت

SSRبا . دادند اختصتتای خود به را شتتده تجريه و تحليل یها

 یدهزعفران در مراحل قبل و بعد از گل پتومينستتکراتر یبررستت

شانگر 75429 تعداد شش نوكلئوت کي SSR ن سا یديتا   یيشنا

 درصتتد 2/76 یدينوكلئوت تک یهاSSR نيب نيكه در ا ندشتتد

و  هشتتتده را به خود اختصتتتای داد يیشتتتناستتتا یهاSSRكل 

SSR56/66و  15/69با  بيبه ترت یديدو و ستتته نوكلئوت یها 

.  (Qian et al., 2019) را داشتتتند یفراوان نيشتتتريدرصتتد ب

را  SSRنشتتانگر  510256 زيژنوم زعفران ن یابيیتوال نيهمچن

تک  یكرد و تکرارها يیشتتتناستتتا MISA یجستتتتجو ابزاردر 

صد 0/94)ی دينوكلئوت صد( 9/54) یدينوكلئوت دو(، در  سه و در

ند یفراوان نيشتتتتريب درصتتتتد( 2/69) یدينوكلئوت   را داشتتتت

(Ambardar et al., 2021)دستتت آمده و هب جي. بر استتاس نتا

 ;Jain et al., 2016; Qian et al., 2019) نيشيپ یهاگزارش

Ambardar et al., 2021 )شانگرها  یدينوكلئوت تک SSR ین

. در هستتتند زعفران اهيگ در نشتتانگرها از گروه نيا غالب نوع

در زعفران، تعداد  EST یتوال 1709تعداد ديگری روی  یبررستت

 عيشتدند كه در كل ژنوم توز يیشتناستا EST-SSR یتوال 649

 یديدو و ستتته نوكلئوت یهایتوال پژوهش نيدر ا شتتتده بودند.

 داشتتتند EST-SSR ینشتتانگرها نيرا در ب یفراوان نيشتتتريب

(Guo-Qing, 2011.)  
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 MISA يجستجو ابزارزعفران با استفاده از  يبنه يشده يیشناسا SSR ينشانگرها -2 جدول
Table 2- Detected SSR markers of saffron corm using MISA search tool 

 تعداد
Number 

شده یبررس موارد  
Items reviewed 

357028 
 هاتعداد كل رونوشت

Total number of transcripts 

267602092 
 شده یابيارز یتعداد كل جفت بازها

The total number of evaluated base pairs 

89888 
 شده يیشناسا یهاSSRتعداد كل 

The total number of detected SSRs 

70060 
 SSR یرندهيدربرگ یهایتعداد توال

Number of sequences containing SSRs 

15056 
 SSR کياز  شيب یرندهيدربرگ یهایتعداد توال

Number of sequences containing more than one SSR 

9619 
 یبيترك یهافرم در موجود یهاSSR تعداد

Number of SSRs in combined forms 
 

 
 يوجستج ابزارزعفران با استفاده از  بنهدر   نوكلئوتيدي()يک، دو، سه، چهار، پنج و شش  شده يیشناسا SSR ينشانگرها ینسب یفراوان -2 شكل

MISA 
Figure 2- Using the MISA search tool, the saffron corm shows the relative frequency of identified SSR markers (Mono, Di, 

Tri, Tetra, Penta, and Hexa nucleotides). 
 

ها نيب در ها یديدو نوكلئوت یتکرار و  AG/CT یتکرار

GA/TC همکاران  و نيج جيرا داشتند كه با نتا یفراوان نيشتريب

(Jain et al., 2016) نيشتتتتريب ني. همچنداشتتتت یخوانهم 

جيان و همکاران ی در مطالعه یدينوكلئوت دو یهاSSR یفراوان

. (Qian et al., 2019)  ندبود TGو  CA یدهاينوكلئوت ید

 GAA/TTC، AAG/CTTانجام شده  تجريه و تحليلبراساس 

  یفراوان نيشتريب تکرار سه با یهاSSR انيدر م TCT/AGAو 

 ريستتا جينتا با آمده دستتتهب جينتا. دادند اختصتتای خود به را

 AAG/CTT یكه تکرارها یاگونهبه داشت مطابقت هاپژوهش

 یهاSSR نيعنوان پرتکرارتربه AAC/GTTو  AGG/CCTو 

Mononucleotide Dinucleotide Trinucleotide

Tetranucleotide Pentanucleotide Hexanucleotide
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 .(Jain et al., 2016) شدند گزارش زعفران یدينوكلئوت سه

 

ناستتیهستتتت  یهاژنیونی یعملکرد ريو تفستت یشتتت

 SSR یزعفران دارا یشده یسازکپارچهی

 درصد GhostKOALA، 9/99در  یمستندساز یهاداده در

 51/64، هالپهتک یبه رده SSRنشتتانگر  یدارا یهارونوشتتت

 06/4و  هادرصتتد به آستتکوميستتت 17/4ها، ایدرصتتد به دولپه

(. با توجه به 5)شتتکل  افتي اختصتتایها درصتتد به ستتاير گونه

قه كهنيا ندزعفران از نظر طب ناستتتاهيگ یب  یرده به یشتتت

دور از انتظار نبود و صتتتحت  جهينت نيا دارد، تعلق هایالپهتک

 ابزار وب از نيهمچنمرحله را نشان داد.  نيتا ا هاتجزيه و تحليل

WEGO شخص كردن ماه یبرا شت تيم ستفاده هارونو . شد ا

 ی"هاعبارت" كه شد حاصل یكاركرد یدسته 94 ،اساس نيبر ا

  و یمولکول عملکرد ،یمولکول یاجزا یدستتته ستته در حاصتتل

شکل  گرفتند یجا یکيولوژيب یندهاآيفر سته در(. 0)  یاجزا ید

سته Cell partو  Membrane یسلول  یعملکرد مولکول یدر د

Catalytic activity  وBinding ته در و  یندهاآيفر یدستتت

 Cellular processو  Metabolic process یکتتيتتولتتوژيتتبتت

صای دادند.  نيشتريب صد را به خود اخت صل جينتادر  جينتا با حا

و  بابا  یدر مطالعه پتومينستتتکراتر تجزيه و تحليل از حاصتتتل

 یبنددستتته در و بود مشتتابه( Baba et al., 2015همکاران )

و  Membrane یهاعبارت زين مطالعه نيا در شتتتده گزارش

Cell part یستتلول یاجزا یدر دستتته، Catalytic activity  و

Binding  و  یعملکرد مولکول یدستهدرMetabolic process 

 نيترشيب یکيولوژيب یندهاآيفر یدر دسته Cellular processو 

شتند یفراوان ساس برهمچنينن . را دا صل جينتا ا   تميالگور از حا

BLAST، های حاوی رونوشت شباهت زانيم نيشتريبSSRها 

 انيم از مجموع درو  آمد دستتتتهب سيدوپستتتيبا برنج و آراب

  64515 و 25599، 69901 تعدادی شتتناستتايی شتتده هاژنیوني

و  UNIPROT، Nr یداده یهاگاهيپا در بيترت بهيونی ژن 

GO سا   یهمه نيب در ژنیوني 64579كه تعداد  شدند يیشنا

 .(9)شکل  بود مشترك هاگاهيپا

 

 
 اطلاعاتبا  سهيمقا در GhostKOALA يزعفران در ابزار مستندسازبنه  شده يیشناسا SSRنشانگر  يدارا يهارونوشت يمستندساز -3 شكل

 هاستيآسكوم و يادولپه ،يا لپهتک اهانيموجود از گ
Figure 3- Annotation of saffron corm SSRs by GhostKOALA documentation compared to the available data on 

monocotyledons, dicotyledons plants, and ascomycetes. 
 

Monocots Eudicots Ascomycetes others
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 WEGOابزار وب  توسطزعفران  در بنه  شده يیشناسا SSRنشانگر  يدارا يهارونوشت يبنددسته -4 شكل 

Figure 4- Classification of saffron corms transcripts identified by WEGO web tool. 

 

 
 non redundantو  GO، Uniprot KB يهاگاهيپا درترانسكريپتوم بنه زعفران  شده يبندسرهم يهامربوط به رونوشت 1ون نمودار -2 شكل

(Nr)  تمياستفاده از الگوربا BLAST 
Figure 5- Van diagram of transcripts assembled of saffron corm in GO, Uniprot KB, and non-redundant (Nr) databases 

using the BLAST algorithm. 

                                                                                                                                                                                                 
6- Venn diagram 
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ا ب یمولکول یاستتتفاده از نشتتانگرها ،ینژادبه یهابرنامه در

نديرواب  خو یبررستتت ی درکيتنوع ژنت نيهدف تخم  و یشتتتاو

شخ سمژرم صيت ستفاده می هاپلا سا. شودا شانگرها يیشنا   ین

 ورتصتت به كه ليدل نيا به یانيب یهارونوشتتت یتوال با مرتب 

و  هاپروژه در هستتتند ارتباط در یكاركرد یهاژن با ميمستتتق

ست يیسزاهب تياهم از ینژادبهاهداف   ,.Li et al) برخوردار ا

ها رونيا از (.2002 بب دارا بودن  SSR ینشتتتتانگر به ستتت

مناستتتب در  عيتوز ،یريتکرارپذ ،یبارزهم جمله از يیهایژگيو

سان ژنوم و سبتتجزيه و تحليل،  یآ شانگرها ريسا به ن  وجهت ن

 ینشتتانگرها كه جاآن از. اندكرده معطوف خود به را یشتتتريب

SSR  به  ازيآن ن یبه توال یابيدست یبرا هستند،خای هر گونه

 Shokeen) مورد مطالعه استگياه يا موجود  یشناخت كامل توال

et al., 2011; Kumar & Bhatia, 2016.) اين راستتتتا،  در

  گسترده اسيمق در را هاSSRقادر است  ترانسکريپتومی مطالعات

سبت به و سا ارزان و عيسر ن  اريدر اخت . به طوريکهكند يیشنا

 RNA- Sequencingبا روش ترانسکريپتوم كامل  یداشتن توال

 و تستتهيل كرده را هدف نيا تواندیم مطالعه مورد یاهيگ گونه

شانگر یاديز تعداد  سهيدر مقا یتریكل پوشش با را زماهوارهير ن

چک اريبستتت بخش كه هاESTبا   در را هااگزون از تریكو

ند،يگیبرم ها یفراوان نيتخم جهيفراهم آورد و در نت ر  یتکرار

SSRص و ها  Soltani)شود می خطا دچار كمتر هاآن اتيخصو

et al., 2019). 

 

   يريگجهينت

 جهان یهيادو نيارزشمندتر و نيبهاءترگران زعفران یهيادو

اهداف  شتتتبرديپ یآن برا یاقتصتتتاد تياستتتت كه با وجود اهم

. ستتتتين اريآن در اخت کياز ژنت یاديآن، اطلاعات ز ینژادبه

در  SSR یبارز از جمله نشتتتانگرهاهم یمولکول ینشتتتانگرها

ند برخوردار یاژهيو تياهم از ینژادبه یهاپروژه  در .هستتتت

ضر پژوهش سکراتر ليتحلو  هيتجز حا شان د پتومين  ادزعفران ن

د. در بو سيدوپستتيشتتباهت با برنج و آراب زانيم نيشتتتريب كه

ستجو با SSR یتوال 95999 مجموع، تعداد ستفاده از ابزار ج   یا

MISA یتکرارها یهایتوال نيب نيكه در اشتتدند   يیشتتناستتا  

، دادند ایاختص خود به را یفراوان نيشتريب یدينوكلئوت دو و کي

دستتت آمده از اين مطالعه مشتتخص شتتد كه بر استتاس نتايج به

  نيشتريب( GA/TCو  AG/CT) یدينوكلئوت دو و کي یتکرارها

شانگر فراوان شتند.  SSRی را در بين ن سته  پژوهشدا ضر توان حا

ست با در اخت شتن توال اريا  ،زعفران یبنه یهاmRNAكل  یدا

SSRسا را شونده انيب یهاژن با مرتب  یها   یمعرف و یيشنا

شه ساخت در رودیم انتظار كه دينما سيپ و یکيژنت ینق   یتگو

 .باشند داشته كاربرد زعفران
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