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 چکیده

ای نقش ارویی و ادویهها و گیاهان زینتی، گیاهان دجات، گلها و صیفیها، سبزیای از محصولات مختلف همچون میوهباغبانی با گستره
شماری را به آن های بیتوان مزیتبسزایی در تأمین غذا و دارو و سلامت بشر دارد. بیوتکنولوژی در باغبانی ابزارهایی را فراهم میاورد که می

بانی و ابزارهای نوینی است انداز بیوتکنولوژی در حوزه باغها و چشمحصولات به لحاظ کمی و کیفی بخشید. در این مطالعه هدف بررسی رهیافتم
 ژنوم، ترانسکریپتوم، ختلففرایندهای سلولی در سطوح ماند. یافتههای اخیر در راستای بهبود کمی و کیفی محصولات کشاورزی توسعهکه طی سال

شناسایی امیکس  ی از مطالعات. هدف نهایفرد استهای منحصربهبا ویژگی فنوتیپیک در نهایت آنها  برآیند کهشوند پروتئوم و متابولوم تنظیم می
مطالعه  جدیدی برای و ابزارهای هاآنها است. رهیافت محصول نهایی و عملکرد ، تنظیم بیانارگانیسم و مطالعه ساختار یک های موجود درتمام ژن

 توان بهکه از آن جمله می اندیافتهتوسعه های اخیرسال طیو در نهایت بهبود صفات مهم کمی و کیفی در گیاهان باغبانی ها ساختار و عملکرد ژن
های یوه، ش(MSسنجی جرمی )، طیف(NGS) یابی نسل جدید، توالیهاهیآرا زیرانواع  های جدید،ها و حاملژن های جدید کلون سازیروش

 ه کرد.اشار CRISPR-Cas9های جدید ویرایش ژن و ژنوم همچون شیوه و (RNAiگر )مداخله RNAو  VIGSها مانند سازی ژنخاموش
بیولوژی پردازی زیستی و دادهتوسعه طرف موجب شوند ازیکیابی پربازده ایجاد میهای توالیکه توسط روشهای زیستی حجم زیادی از داده

ها و مسیرهای زیستی را فراهم آورده ها و درک بهتر از عملکرد ژنها و ژنومشده است و از طرف دیگر خوراک لازم برای ویرایش ژن محاسباتی
اند. از جمله این تحولات ازپیش تسهیل کردههای اصلاحی گیاهان باغبانی را بیشامروزه پیشبرد برنامه OMICSهای مختلف مبتنی بر روشاست. 

یب، زیتون، رزها، زعفران، های ژنوم و ترانسکریپتوم بسیاری از محصولات مهم همچون انگور، انار، پسته، ستشار و دسترسی به توالیشگرف ان
بر همین  SaffronOMICSو  CannOMICSهای اند. پروژههای اطلاعاتی ثبت شدهاست که در پایگاه... فرنگی و فلفل، شاهدانه، گوجه

ومیکس، ترانسکریپتومیکس، وتحلیل و آرشیو اطلاعات ژناستراتژیک شاهدانه و زعفران تمرکز دارد که شامل ایجاد، تجزیهموضوعات در گیاهان 
       باشد.صنعتی ارزشمند می - متابولومیکس و فنومیکس این دو گیاه دارویی

 

 ژنیورزی دستپایگاه اطلاعاتی، یابی، ویرایش ژنوم، اصلاح، توالی :کلیدی هایواژه

 

 مقدمه

ها و گیاهان زینتی نقش ای، و گلای، نوشابهها و صیفی، ترکیبات دارویی، ادویهها، سبزیگیاهان باغبانی با تأمین انواع میوه
علاوه این محصولات حیاتی در زندگی بشر دارند. این محصولات اهمیت بالایی به لحاظ اقتصادی و تأمین غذا و سلامت انسان دارند. به

 125 مجموعاً( ارزش ضمنی حبوبات FAOهستند. بر اساس اطلاعات سازمان غذا و کشاورزی ) نیعجنگ و سبک زندگی مردم بافره
به دلیل (. http://faostat.fao.orgواحد است ) 137ها ها و میوهاین مقدار برای سبزی کهیدرحالباشد واحد )ارزش نرمال شده( می

ها و اهداف محققین و تولیدکنندگان بوده است ترین برنامهاهمیت بالا، همواره از دیرباز بهبود کمیت و کیفیت محصولات باغبانی از مهم
(Chen et al., 2019نیاز مبرم به میوه .)ها و گیاهان دارویی همواره با افزایش روزافزون جمعیت رو به افزایش است و ها و سبزی

هایی های اصلاح کلاسیک موفقیتهای پیشروی بشر بوده است. اگرچه تکنیکنی در تأمین این محصولات همواره یکی از چالشنگرا
توسعه منطبق ویژه در کشورهای درحالها بهحال ظرفیت آن روشهای مطلوب در پی داشته است بااینرا در معرفی ارقام جدید با ویژگی

فرد باغبانی با ظهور بیوتکنولوژی و های مطلوب و توسعه ارقام منحصربهها نیست. در این میان بهبود ویژگیها و میوهبا نیاز به سبزی
 یبراها و ابزارهای متنوع بیوتکنولوژی امروزه انواع روش کهیطوربهاند ها و ابزارهای نوین سرعت و کارایی بیشتری یافتهتلفیق روش

 به توانمی جمله آن از که اندیافتهتوسعه یباغبان اهانیگ در یفیک و یکم مهم صفات بهبود تینها رد و هاژن عملکرد و ساختار مطالعه

mailto:asalami@ut.ac.ir
http://faostat.fao.org/


     یفناور ستیکشت بافت و ز ،یبه نژاد                                     70

 

 

 رفسنجان )عج(عصردانشگاه ولی - 1400شهریورماه  17تا  14 - علوم باغبانی ایراندوازدهمین کنگره 

 

ورزی ژنتیکی های دستروش ،TOPOو  GateWayمانند  هاژن یساز کلون های نوینکشت سلول و بافت، شیوه دیجد هایروش
 ،(MS) یجرم سنجیطیفهای نوین شیوه ،(NGS) دیجد نسل یابیتوالی ها،هیآرا زیر انواع و ایجاد گیاهان ترانس ژن و سیس ژن،

-CRISPR همچون ژنوم و ژن شیرایو دیجد هایشیوه و( RNAi) گرمداخله RNA و VIGS مانند هاژن سازیخاموش هایشیوه

Cas9 های انتخابی کشها و علفکشفرد، آفتهای جدید، تأمین مواد گیاهی منحصربهاین ابزارها از طریق ایجاد واریته .کرد اشاره
ورزی شده ژنتیکی بسیاری در های دستها و میوهاند. سبزیهای بهبود محصولات باغبانی شدهمؤثرتر موجب انقلاب بزرگی در برنامه

گیری توانند در بهبود محصولات باغبانی مورد بهرههای اصلی بیوتکنولوژی که میشوند. حوزهه مییافته عرضبازارهای کشورهای توسعه
 های سودمند هستند. های مختلف کشت سلول و بافت، مهندسی ژنتیک، نشانگرهای مولکولی و توسعه میکروبقرار گیرند شامل روش

ای دارد. جایگاه ویژه یابی نسل جدیداند توالیصولات مختلف آمدههای نوین که به کمک باغبانی و اصلاح محدر بین تکنولوژی
یابی و ظهور های توالیبا توسعه تکنولوژی ،بود گندم و برنج س،یدوپسیآراب به محدود ژنوم هایپروژه که تا مدتی پیشدرحالی

های گیاهان باغبانی ار زیادی از ژنوم( تعداد بسیNGS) Next Generation Sequencingی نسل جدید یا اصطلاحاً هایابییتوال
پلوئیدی ز هتروزیگوسیتی و پلیااند. ژنوم محصولات باغبانی پیچیده و متنوع هستند و اغلب درجات بالایی یابی شدهدر دهه گذشته توالی

های یابی و الگوریتممختلف توالیهای شود. به همین دلیل پلت فرمدر آنها به دلیل سابقه طولانی و پیچیده تکاملی و اهلی سازی دیده می
(. Chen et al., 2019; Li et al., 2016ها و سرهم کردن آنها همواره در حال بهبود بوده است )مختلف برای افزایش کیفیت توالی

 یطرف از .شوند وتحلیلزیهتج و پردازش ره،یذخ یدبا که است شده هازیستی هایداده از یادیز حجم جادیا به منجر هاروش نیا کاربرد
 Mega) دادهکلان و یمحاسبات یولوژیب هایحوزه شدن ترپررنگ و کیوانفورماتیب مختلف هایالگوریتم توسعه موجب هاچالش نیا

Data )دنخواه شیافزاها ژن ملکردع و ساختار از را ما درک بالا، یاتیعمل توان با هایروش توسط شده دیتول هایداده انبوه. است شده 
محصولات  از یاریبس تومو ترانسکریپ ژنوم یتوالکنند. و ما را به سمت بهبود صفات کمی و کیفی محصولات باغبانی رهنمون می داد

 شرفتیپ واسطة.. به. جان وبادم فلفل، و فرنگیگوجه شاهدانه، زعفران، رزها، تون،یز ب،یس پسته، انار، انگور، همچون مهمباغبانی 
های اولیه برای شناخت عملکرد ها در واقع دادهباشد. این توالیو در دسترس می شده شناخته NGSجدید  DNA یابیتوالی یفناور
دانه نهان 175انی شامل گونه باغب 181، ژنوم 2018دسامبر  31ها و در نهایت فنوتیپ یک موجود در یک بستر محیطی هستند. تا ژن

باشند ای میگونه نوشابه 4 وگونه سبزی و صیفی  42ونه زینتی، گ 44گونه دارویی،  44ای، گونه میوه 47یابی شده است که شامل توالی
های اخیر سرعت یافته است دانه نیز در سالی غیر نهانهاگونهیابی حال توالیدانه هستند بااینبیشتر نهان هاگونه نیا(. اگرچه 1)جدول 

(Chen et al., 2019.) تصور است که غبانی قابلبهبود محصولات با منظوربهدید یابی نسل جکاربردهای متعددی با استفاده از توالی
ها، اهلی سازی ر ژنتیکی جمعیتیابی مجدد ژنوم، مطالعه تنوع ژنتیکی و ساختاژنوم، توالی De novoیابی توان به توالیاز جمله آنها می

ن و فرایندهای اپی ژنتیک، مطالعه متیلاسیو های غیرکد شونده،RNAو مطالعه تکامل، مطالعه ترانسکریپتوم و پروفایل بیان، مطالعه 
 Ray and(، )1ل های اصلاحی اشاره کنیم )شک(، ... در راستای برنامهmappingو نقشه یابی ) DNA-Protein کنشبرهممطالعه 

Satya, 2014های (. حجم عظیمی از دادهOMICS لات استراتژیک یابی ژنوم محصوهای توالیهای ژنومی ناشی از پروژهویژه دادهبه
ای برای ایجاد و استقرار پایگاه تواند زمینهو بومی ایران همچون زعفران، پسته، انار، شاهدانه، گل محمدی، و گیاهان دارویی مهم می

 (. 2شکل باشد که اهمیت استراتژیک بسیار بالایی برای کشور دارد ) National Databaseاطلاعاتی بومی تحت عنوان 
 ها،ژن کارکرد با ارتباط در خصوصاً آن، ییرمزگشا و است شده نگاشته DNA در اتیح یکل طرح که باورند نیا بر محققاناغلب 

 ان،یم نیا در. اندشده ابداع ها،ژن کارکرد شناخت و یبررس یبرا یادیز هایروش امروز به تا. شد خواهد اتیح عالم درک به منجر
 موجودات یبعض در تنها روش نیااما . هاستژن کارکرد قیدق وتحلیلتجزیه روش نیبهتر همولوگ یبینوترک قیطر از ژن ورزیدست
 یتصادف قیتلف شامل ی دیگریهایاستراتژچندانی نداشته است. اگرچه  زیآمتیموفقکارآمد است و در گیاهان کاربرد  موش و مخمر مانند

، (siRNA) کوچک بازدارنده یهاRNA و (shRNA) کوچک یسرسنجاق یهاRNA انیباهدف ب یخارج  DNA عناصر
اند اما معرفی شده ژن کارکرد از شتریب شناخت باهدفزا های شیمیایی و همچنین جهش هاترانسپوزونگیری از یی درجی و بهرهزاجهش

ی ناخواسته و هاپیفنوتنتیجه  و در هاجهش، هاجهشتوان به تصادفی بودن جمله می ازهای فراوانی دارند که ها نیز چالشاین رهیافت
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ی رو انگشت ینوکلئازها مانند یاختصاص ینوکلئازها از استفاده باهای جدید سخت و زمان بر بودن اشاره کرد. در اینجا تکنولوژی
(Urnov et al., 2010)، سیرونوساز فعال شبه ینوکلئازها افکتور( یJoung and Sander,  2013) نیروتئو پ Cas با مرتبط 

ی از جمله کشاورزی ستیز علوم شگرفی در تحول به منجر( Mali et al., 2013ی )اخوشه منظمدار فاصله کوتاه یندرومیپال هایتوالی
در قارچ خوراکی منجر به  CRISPR/Cas9های ویرایش ژنی با استفاده از گیری از روشبهره مثالعنوانبه .است شده و باغبانی

 (.Waltz, 2016ی شدن محصول پس از برداشت شده است )اقهوههای ناشی از چالش رفتننیازب
 ژنوم ژن ها و قیدق ورزیدست به که است ینوظهور یهایفناور دیگر از یاختصاص ینوکلئازها از استفاده با ژنوم شیرایو

 یبرا ژنوم یاختصاص رییغت باً یتقر که نجاستیا از موضوع نیا تیجذاب. کندیم کمک جانوران و اهانیگ تا یباکتر از مختلف موجودات
 یسلول هایکشت در یمختلف یکیژنت یهایورزدست امروز، به تا. بود ذهن از دور گذشته سال چند در که است شدهپذیر امکان موجودات

 ابداع از بعد هاسال. است شده گزارش کروموزوم شیرایو و یاختصاص هایناقل قیطر از ژن یخاموش و انتقال شامل زنده موجودات و
مدل  ریغ اتموجود از یاریبس ژنوم ورزیدست کانحدود یک دهه پیش ام TALEN کیتکنی معرف ،یانگشترو ینوکلئازها کیتکن
 ما یبرا را ژنوم شیاریو قاتیتحق از یدیجد دوران وقوع خود نوبه بهآن  پس از زین CRISPR/Cas9 سامانه ظهور. ساخت فراهم را

 دهیچیپ راتییتغ ک،ینزد ندهیآ در. کرد شرفتیپ سرعت با یبیعج طرز به ژنوم شیرایو ها،یفناورستیز ریسا با سهیمقا در. ساخت مقدور
 یهاکشت در روموزومک شیرایو و بود خواهد حصول قابل چندگانه یژن یهامکان در یدینوکلئوت تکی هاینیگزیجا مانند یترقیدق و

ن زراعی و باغبانی دیگر گیاها در سودمند صفاتورزی و دستیابی به دست یبرا ژنوم شیرایو. شد خواهد پذیرامکان موجودات و یسلول
وراکی و زعفران خاند در محصولاتی همچون قارچ یافتهزمان کوتاهی که این ابزارهای ژنتیکی توسعهنیست و در مدت ایرؤیک 

 اند.مورداستفاده قرار گرفته
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 (Chen et al., 2019یابی شده است )های باغبانی که ژنوم آنها توالیلیست گونه -1ول جد
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 ( در مطالعه و بهبود صفات مهم در گیاهان باغبانیNGSیابی نسل جدید )کاربردهای توالی -1شکل 

 

 

 

 

 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 اندازی پایگاه اطلاعاتی ملی ژنوم محصولات باغبانیراهیابی ژنوم پیشنهادی و های توالیپروژه -2شکل 

وتحلیل اطلاعات ژنومیکس، ، و تجزیهomicsهای باهدف ایجاد و آرشیو داده SaffronOMICSو  CannOMICSدو پروژه 
در دست اجرا است.  1391صنعتی شاهدانه و زعفران از سال  - ترانسکریپتومیکس، متابولومیکس و فنومیکس دو گیاه ارزشمند دارویی
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در کنار سایر اطلاعات مورفولوژیک،  GBS و SSRs و  ISSRsهای کلاسیک و نوین از جمله نشانگرهای مولکولی با استفاده از شیوه
آوری های بومی و محلی و وحشی که از سراسر ایران جمعهای مختلف شاهدانه و زعفران شامل تودهمولکولی و فیتوشیمیایی جمعیت

و  www.medcannabase.orgهای اختصاصی تحت عنوان اند و اطلاعات حاصل در پایگاهوتحلیل قرار گرفتهمورد تجزیه اندشده
www.saffronOMICS.com آرشیو شده( اندSoorni et al., 2017; Vahedi et al., 2018, Salami et al., 2020 )

پلاسم غنی سازگار شده با مناطق جغرافیایی مختلف ایران بود که  جود ژرم(. نتایج تحقیقات مختلف در این دو گونه بیانگر و3)شکل 
راستا آورد. موضوعی که همم در محل ضرورت نگهداری آنها را در یک کلکسیون جامع فراهم میپلاسضمن ضرورت حفاظت از آن ژرم 

اکسشن مختلف با  چند صدن دو گیاه شامل با تحقیقات مختلف اصلاحی روی شاهدانه و زعفران محقق شده و کلکسیون جامعی از ای
زایی ای از طریق اندامهای تکثیر و نگهداری درون شیشهباشد. همچنین دستورالعملفرد در دسترس میهای منحصربهویژگی

(Organogenesisو جنین )( زاییEmbryogenesisدر این دو گیاه بهینه شده است که به حفاظت بهتر اکسشن ) ها و همچنین
های وحشی یابی ژنوم کلروپلاستی گونهکند. توالیی ژنتیکی در این دو گیاه کمک میهایورزدستیشبرد اهداف مهندسی ژنتیک و پ

 الذکرفوقی هاپروژهی مجدد ژنوم کموتیپ های منتخب شاهدانه ایران از دیگر دستاوردهای ابییتوالهای اندمیک ایران و زعفران
 باشد. می

مواد اولیه برای ایجاد  شوندمی جادیا پربازده یابیتوالی هایروش توسط که یستیز هایداده از یادیز حجمی کلی، بندجمعدر 
. ی هستندستیز یرهایمس و هاژن عملکرد از بهتر درک و هاژنوم و هاژن شیرایو های اطلاعاتی خاص هر محصول و همچنینپایگاه

 اهانیگ یاصلاح هاینامهبر کارآمدتر و ترعیسر تر،قیعم تر،قیدق بتوان کهاند آورده فراهم را امکان نیا OMICS مختلفهای رهیافت
یجاد توالی، ذخیره و تجمیع ی متناسب با اهارساختیزیابی ژنوم محصولات بومی و ایجاد های توالیاهمیت پروژه. برد شیپ را یباغبان
 های اساسی در کشور است. ها یکی از اولویتو تبادل داده هادادهها و ها، پردازش توالیتوالی
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های مختلف شاهدانه بر اساس جنسیت و روابط و تفکیک جمعیت GBSهای نقشه حرارتی مبتنی بر داده -3شکل 
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Abstract 

By providing diverse types of crops such as fruits, vegetables, ornamentals, medicinal herbs, 

and spices, Horticultural plants play critical roles in supplying foods and medicine for humans. 

Biotechnology provides tools to improve the quantity and quality of crops. This report aims to 

introduce approaches, tools, and scope of biotechnology in horticulture, which has been used in 

recent years to improve horticultural crops. Cellular processes are controlled at various levels, and 

the consequence of a series of hierarchical processes related to genome, transcriptome, proteome, 

and metabolome ultimately determines the phenotype of an organism. The ultimate aim of genomics 

and transcriptomics is to identify the structure and function of all the genes of all organisms. In 

recent years, new tools and approaches that are available for investigating gene structure and 

function have been steadily developed, such as new cloning methods and vectors, microarray, high-

throughput Next Generation Sequencing, mass spectroscopy (MS), gene silencing using VIGS and 

RNAi, along with gene and genome editing approaches like CRISPR-Cas9. Huge amounts of data 

produced by high throughput sequencing approaches led to the development of various 

bioinformatics algorithms, making computational biology and big data more prominent. On the other 

hand, the wealth of data generated by high-throughput methodologies will advance our 

understanding of gene structure and function and biological pathways. Different OMICS approaches 

facilitate breeding programs. A great revolution has been emerged by publishing genome and 

transcriptome data of horticultural crops such as grapevine, pomegranate, pistachio, apple, olive, 

roses, saffron, cannabis, tomato, paper, etc. in databases. CannOMICS and SafronOMICS projects 

focused on data generation, data analysis and genomics, transcriptomics, metabolomics, and 

phenomics data archives in cannabis and saffron as two strategic industrial-medicinal plants. 
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