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 چکیده

نباتات طبی از منابع مهم ترکیبات فعال بیولوژیکی مورد استفاده در صنایع دواسازی و صحی به 

می  جین روند،  شمار  بیان  زمینه جنتیکی،  تأثیر  تحت  مؤثره  ترکیبات  کیفیت  و  فعالیت  مقدار  ها، 

مسیرهای ساخت بیولوژیکی و شرایط محیطی قرار دارد. با وجود پیشرفت در مطالعه این نباتات، 

های مؤثره در بسیاری از انواع  های جنتیکی، طریق بیان جین و تولید متابولیت ارتباط میان تفاوت 

های امُیکی در  صورت کامل روشن نشده است. هدف این تحقیق بررسی کاربرد تکنالوژی هنوز به 

جین  شناسایی  جنتیکی،  تنوع  تشخیص  مطالعه  دوا،  ترکیبات  بیولوژیکی  ساخت  مسیرهای  و  ها 

تکنالوژی جینوتایپ  این  نباتات طبی است. سوال تحقیق این  های خوب و کاربرد  ها در اصلاح 

توانند در شناسایی  ینومیک، ترانسکریپتومیک و متابولومیک چگونه می های جاست که تکنالوژی 

انتخاب جینوتایپ جین با ترکیبات دارویی،  نباتات طبی کاربرد  های مرتبط  های خوب و اصلاح 

ای و با ماهیت مروری ـ تحلیلی  داشته باشند؟ این تحقیق با رویکرد کیفی، به روش اسنادی ـ کتابخانه 

تکنالوژی  با  مرتبط  علمی  منابع  و  است  شده  بیولوژیکی  انجام  ساخت  مسیرهای  امُیکی،  های 

شده تحلیل  و  بررسی  طبی  نباتات  اصلاح  و  مؤثره  یافته ترکیبات  که  اند.  داد  نشان  تحقیق  های 

های نامزد، ترانسکریپتومیک  جینومیک برای شناسایی تنوع جنتیکی، نشانگرهای مالیکولی و جین 

ها و متابولومیک برای شناسایی و مقایسه ترکیبات مؤثره کاربرد دارد.  ن برای بررسی الگوی بیان جی

تکنالوژی یکپارچه  این  می سازی  جینوتایپ ها  انتخاب  مناسب  تواند  مقدار  و  کیفیت  دارای  های 

تنش  با  بهتر  سازگاری  دارویی،  برنامه ترکیبات  در  بیشتر  محیطی و سرعت  را  های  اصلاحی  های 

نتیجه امکان  می پذیر سازد.  تکنالوژی گیری  از  استفاده هماهنگ  که  امُیکی در صورت  شود  های 

تری برای  تواند مبنای علمی مناسبای، میهای کیمیاوی، زراعتی و مزرعه تأیید نتایج با ارزیابی 

 .مطالعه و اصلاح نباتات طبی فراهم کند

کلیدی:  تکنالوژی   کلمات  ترانسکریپتومیک،  طبی،  نباتات  جینومیک،  اصلاح  امُیکی،  های 

 متابولومیک.  
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Application of Omics Technologies (Genomics, 

Transcriptomics, and Metabolomics) in the Genetic 

Improvement and Production of Medicinal Compounds in 

Medicinal Plants 
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Abstract 
Medicinal plants are important sources of bioactive compounds used in the 

pharmaceutical and healthcare industries. The quantity and quality of these 

compounds are influenced by genetic background, gene expression, 

biosynthetic pathways, and environmental conditions. Despite advances in 

medicinal plant research, the relationships among genetic variation, gene 

expression patterns, and bioactive metabolite production remain incompletely 

understood in many species. This study examines the use of omics 

technologies to investigate genetic diversity, identify genes and biosynthetic 

pathways involved in medicinal compound production, select superior 

genotypes, and support medicinal plant breeding. It addresses the following 

research question: How can genomic, transcriptomic, and metabolomic 

technologies be used to identify genes associated with medicinal compounds, 

select superior genotypes, and improve medicinal plants through breeding? A 

qualitative approach was employed using documentary and library research 

methods and a review-based analytical design. Relevant scientific literature on 

omics technologies, bioactive compound biosynthesis, and medicinal plant 

breeding was reviewed and analyzed. The findings indicate that genomics can 

characterize genetic diversity and identify molecular markers and candidate 

genes; transcriptomics can reveal gene expression patterns; and metabolomics 

can identify and compare bioactive compounds. Integrating these technologies 

can facilitate the selection of genotypes with desirable concentrations and 

profiles of medicinal compounds, greater tolerance to environmental stresses, 

and enhanced value in breeding programs. The coordinated application of 

omics technologies, together with validation through chemical analyses, 

agronomic assessments, and field evaluations, can provide a stronger scientific 

foundation for medicinal plant research and improvement. 

Keywords: medicinal plant breeding, transcriptomics, omics technologies, 

genomics, metabolomics 

 

 



 

 
 

297 

څېړنیز ژورنال -فراه علمي   Vol: 3, Issue: 2 year:2026, 1448, 1405 

     ﷽ 

 مقدمه 

 الحمدلله رب العالمین و الصلاة و السلام علی سیدنا محد و علی آله و صحبه اجمعین 

بی و سپاس  را  حمد  انسان  که  را سزاست  متعال  گرامی به  پایان خداوند  اندیشه  و  دانش 

بر حضرت محمد  او گشود. درود وسلام  برای  را  آبادانی جهان  و  راه شناخت  و  داشت 

 و برخاندان و یاران گرامی ایشان باد. آور علم، هدایت و رحمتمصطفی)ص( پیام

سازی و  بیولوژیکی مورد استفاده در صنایع دوانباتات طبی منبع مهم ترکیبات فعال

صحی هستند. ارزش دارویی این نباتات تنها به میزان حاصل نبات وابسته نیست، بلکه نوع،  

ها اهمیت دارد. تولید این ترکیبات مقدار و پایداری ترکیبات مؤثره نیز در تعیین کیفیت آن 

گیرد؛ های جنتیکی، مرحله رشد، اندام نبات و شرایط محیطی قرار می تحت تأثیر تفاوت

کنندهٔ تولید ترکیبات دارویی برای انتخاب و اصلاح  بر این اساس، شناخت عوامل تعیین

 .های مناسب اهمیت داردجینوتایپ

های جنتیکی، طروق بیان  وجود پیشرفت در مطالعه نباتات طبی، ارتباط بین تفاوت با  

صورت کامل روشن ها و تولید ترکیبات مؤثره در بسیاری از انواع نباتات طبی هنوز به جین

زمان جینوم، ترانسکریپتوم و متابولوم امکان  های امُیکی با بررسی همنشده است. تکنالوژی

می  فراهم  مختلف  سطوح  در  را  ارتباط  این  یکپارچهمطالعه  اطلاعات  سازند.  این  سازی 

به شناسایی جینمی ترکیبات دارویی و تواند  بیولوژیکی  با مسیرهای ساخت  های مرتبط 

 (.Ma et al., 2020) های دارای ظرفیت مناسب کمک کندتشخیص جینوتایپ 

تکنالوژی کاربرد  بررسی  تحقیق  این  هدف  مسئله،  این  پایه  جینومیک،  بر  های 

شناسایی جین  تنوع جنتیکی،  مطالعه  در  متابولومیک  و  مسیرهای  ترانسکریپتومیک  و  ها 

تشخیص جینوتایپ  ترکیبات دارویی،  بیولوژیکی  و  ساخت  کیفیت  بهبود  و  مناسب  های 

ها در سازی این تکنالوژیمقدار مواد مؤثره نباتات طبی است. همچنین، ظرفیت یکپارچه 

های خوب مورد بررسی قرار نباتی و افزایش سرعت انتخاب جینوتایپهای نسلگیریبرنامه

های جینومیک، ترانسکریپتومیک و  سؤال اصلی تحقیق این است که تکنالوژی  .گیردمی
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می  چطور  جین متابولومیک  شناسایی  در  انتخاب  توانند  دارویی،  ترکیبات  با  مرتبط  های 

 های مطلوب و اصلاح نباتات طبی کاربرد داشته باشند؟جینوتایپ

 روش تحقیق 

ای و با ماهیت مروری ـ تحلیلی  این تحقیق با رویکرد کیفی و به روش اسنادی ـ کتابخانه 

جمع برای  است.  شده  جینومیک،  انجام  با  مرتبط  علمی  مقالات  مطالب،  آوری 

ترانسکریپتومیک، متابولومیک، مسیرهای ساخت بیولوژیکی ترکیبات دارویی و اصلاح  

اند. منابع بر اساس ارتباط با موضوع تحقیق،  نباتات طبی از منابع علمی معتبر بررسی شده

آن  نقش  و  علمی  جین اعتبار  بیان  جنتیکی،  تنوع  میان  ارتباط  توضیح  در  تولید ها  و  ها 

بهمتابولیت مرتبط  مطالب  و  انتخاب  ثانویه  مقایسههای  تحلیل  صورت  موضوعی  و  ای 

 .اند شده

 های تحقیق یافته 

 ابعاد جنتیکی تولید ترکیبات دارویی در نباتات طبی  

نباتات طبی حاصل فعالیت هماهنگ شبکه تولید و تجمع متابولیت  ثانویه در  ای از های 

انزایمجین تفاوت ها،  است.  محیطی  شرایط  و  تنظیمی  عوامل  میان  ها،  جنتیکی  های 

می جینوتایپ ترکیبات  ها  و  فلاونوئیدها  ترپنوئیدها،  آلکالوئیدها،  ترکیب  و  مقدار  تواند 

فنولیک را تغییر دهد، در حالی که شرایط محیطی نیز بر بیان این ظرفیت جنتیکی و تجمع  

 (. Commisso et al., 2013) گذاردها اثر مینهایی متابولیت 

 تنوع جنتیکی و نقش آن در اوصاف دارویی نباتات طبی 

افراد یک نوع از نظر ماده وراثتی وجود  شود که بین هایی گفته میتنوع جنتیکی به تفاوت 

های هم نوع نباتی از نظر رشد، سازگاری با شود جینوتایپدارد. تنوع جنتیکی سبب می 

توانند در  ها می محیط و تولید ترکیبات مؤثره با یکدیگر تفاوت داشته باشند. این تفاوت

متابولیت سایر  و  فلاونوئیدها  ترپنوئیدها،  آلکالوئیدها،  ترکیب  و  نیز  مقدار  ثانویه  های 

ها را تغییر دهند، اما بخشی  توانند شدت بروز این تفاوتمشاهده شوند. عوامل محیطی می

 ,Moghe & Smith)  از ظرفیت تولید ترکیبات دارویی به زمینه جنتیکی نبات وابسته است

2018 .) 
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ها نباید تنها بر اساس عملکرد  های اصلاحی نباتات طبی، ارزیابی جینوتایپدر برنامه

ظاهری انجام شود. مقدار و کیفیت ترکیبات مؤثره، سازگاری با شرایط محیطی و ثبات  

صفات دارویی نیز باید در انتخاب جینوتایپ مورد توجه قرار گیرد. استفاده از نشانگرهای  

های جنتیکی مرتبط با این صفات را  مالیکولی و معلومات جینومی امکان شناسایی تفاوت 

 .کندفراهم می

 های ثانویه اساس جنتیکی تولید متابولیت 

های دخیل در مسیرهای ساخت  های ثانویه حاصل فعالیت هماهنگ جین تولید متابولیت

جین در  تفاوت  است.  آن بیولوژیکی  فعالیت  میزان  و  میها  میان ها  تفاوت  باعث  تواند 

تفاوت جینوتایپ این  شناسایی  شود.  مؤثره  ترکیبات  مقدار  و  نوع  نظر  از  سطح  ها  در  ها 

ها و پروفایل متابولیتی فراهم  جینوم، زمینه را برای ارتباط دادن تنوع جنتیکی با بیان جین 

 (. Zhang et al., 2023) سازدمی

 
(Yang et al., 2023) 

 . اساس جنتیکی تولید ترکیبات مؤثره۱شکل 
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 جینومیک و کاربرد آن در بهبود جنتیکی نباتات طبی

تفاوت نباتات  جینومیک امکان بررسی  با صفات دارویی و زراعتی  های جنتیکی مرتبط 

توان  های بیوانفورماتیکی میو روش  DNA یابی کند. با استفاده از توالیطبی را فراهم می 

ها و سایر ها و نواحی جینومی مرتبط با مقدار و نوع ترکیبات مؤثره، مقاومت به تنش جین

و   ترانسکریپتومیک  با  جینومی  معلومات  ترکیب  کرد.  شناسایی  را  مطلوب  صفات 

تفاوت نیز ارتباط میان  بیان جین متابولومیک  ثانویه را های جنتیکی،  ترکیبات  تولید  ها و 

 (. Ma et al., 2020) سازدتر میروشن

دارد.  اهمیت  ثانویه  ترکیبات  مطالعه  برای  مخصوصاً  روش  این  طبی  نباتات  در 

چندمرحله مسیرهای  از  فلاونوئیدها  و  ترپنوئیدها  آلکالوئیدها،  مانند  تولید ترکیباتی  ای 

تشکیل آن می انزایم در  و  فعالیت چندین جین  و  به همین دلیل،  شوند  ها دخالت دارد. 

ها در تولید مواد مؤثره هایی درباره منشأ تفاوت میان جینوتایپ تواند سرنخبررسی جینوم می 

دهد که تنوع طبیعی در میتابولیزم ثانویه نباتات توضیح می Kroymann (2011) فراهم کند.

تواند زمینه ایجاد عملکردهای جدید و  ها میبا تغییرات جنتیکی ارتباط دارد و تکثیر جین 

 .ه را فراهم سازدتنوع بیشتر در تولید ترکیبات ثانوی

کردن جین پیدا  به  فقط  بین جینومیک  این  دارویی محدود  در  مواد  با  مرتبط  های 

تواند در شناخت توافق نبات با محیط نیز به کار رود. بطور مثال اگر  شود. این علم می نمی

آبی همچنان مقدار قابل قبولی از ماده مؤثره تولید یک جینوتایپ نبات طبی در شرایط کم

های جنتیکی مرتبط با این توانایی کمک تواند به شناسایی تفاوت کند، بررسی جینوم آن می 

های مناسب در مناطق خشک اهمیت دارد؛ کند. چنین معلوماتی برای انتخاب جینوتایپ

چرا که هدف آن افزایش مقدار محصول و حفظ کیفیت دارویی در شرایط واقعی کشت   

 .است

 های مرتبط با صفات دارویی یابی جینوم و شناسایی جینتوالی

های مرتبط با صفات  و تعیین جایگاه جین  DNA یابی جینوم امکان شناسایی ترتیبتوالی

می فراهم  را  نظر  برای مورد  چارچوبی  طبی،  نبات  یک  برای  مرجع  جینوم  ایجاد  کند. 
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جین  خانوادهشناسایی  ساخت  ها،  مسیرهای  با  مرتبط  جنتیکی  تغییرات  و  جینی  های 

 .سازدبیولوژیکی ترکیبات دارویی فراهم می

 Artemisia annua) سالهشده در این زمینه، درمنه یک های شناخته یکی از مثال 

L.) یابی جینوم این نبات معلومات  رود. توالیاست که منبع طبیعی ارتمیزینین به شمار می

و   Shen   .با ارزشی درباره تنظیم جینوم و مسیرهای مربوط به تولید ارتمیزینین فراهم کرد

ساله نشان دادند که توسعه و گسترش برخی  در مطالعه جینوم درمنه یک (2018) همکاران

های جینی و تغییرات موجود در مسیرهای مربوط به ترپنوئیدها با توانایی این نبات  خانواده

دهد که تعیین توالی جینوم تنها  ای نشان می در تولید ارتمیزینین ارتباط دارد. چنین یافته 

تواند به فهم اساسی جنتیکی یک  شود؛ بلکه می انجام نمی DNA برای شناخت ساختار

 .ترکیب دارویی نیز کمک کند

 
https://www.netplant.ir/PlantDataBase/db_species_view.php?editi

d1=Artemisia%20annua 

 درمنه یکساله   1شکل 

های نامزد و بررسی مسیرهای  این روش در سایر نباتات طبی نیز برای شناسایی جین 

 (. Ma et al., 2020) قابل استفاده استساخت بیولوژیکی ترکیبات مؤثره 
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 نشانگرهای مالیکولی و ارزیابی تنوع جنتیکی

برای تشخیص تفاوت بین   DNA گرهای مالیکولی ابزار دیگری هستند که از معلوماتنشان

کنند. برخلاف صفات ظاهری که ممکن است تحت تأثیر محیط ها استفاده میجینوتایپ

دهند. مستقیماً تفاوت موجود در ماده جنتیکی را نشان می  DNA قرار گیرند، نشانگرهای

مانند   نشانگرهایی  افراد،  می  InDel و   SNP  ،SSRاز  ارتباط جنتیکی  بررسی  برای  توان 

های متفاوت و مطالعه تنوع جنتیکی استفاده  تعیین ساختار جمعیت، شناسایی جینوتایپ

 .کرد

در تولید نباتات طبی، ارزیابی تنوع جنتیکی اولین قدم برای پیدا کردن مواد اولیه 

مناسب نسلگیری و اصلاح است. اگر یک جمعیت از نظر جنتیکی متنوع باشد، احتمال  

جینوتایپ کردن  میپیدا  افزایش  بهتر  مقاومت  یا  دارویی  کیفیت  عملکرد،  با  یابد. هایی 

ها را حتی زمانی که تفاوت ظاهری میان نباتات  توانند این تفاوتنشانگرهای مالیکولی می 

در کنار صفات   DNA بسیار کم باشد، آشکار کنند. به همین دلیل، استفاده از نشانگرهای

 .کندتری از تنوع موجود در یک نوع ارائه میمورفولوژیک و فیتوکیمیاوی تصویر دقیق 

می همچنین  مالیکولی  جینوتایپنشانگرهای  حفاظت  و  شناسایی  در  های  توانند 

 ,.Chen et alمحلی دارای سازگاری با خشکی، شوری و امراض مورد استفاده قرار گیرند)

2016 .) 

 در نباتات طبی  GWAS)35 (گستردهمطالعات ارتباط جینوم

جینوم  ارتباط  سطح   (GWAS) گستردهمطالعات  در  جنتیکی  تغییرات  میان  رابطه 

اندازه قابل  صفات  و  مجموعهجینوم  در  را  جینوتایپگیری  از  بررسی  ای  در میها  کند. 

می  روش  این  طبی،  ترکیب نباتات  و  مقدار  با  مرتبط  نشانگرهای  شناسایی  برای  تواند 

های ثانویه، مقاومت به خشکی و امراض و سایر صفات دارویی استفاده شود. متابولیت

گیری و شرایط محیطی وابسته  به اندازه و ساختار جمعیت، کیفیت فینوتایپ  GWAS دقت

شده با مطالعات ترانسکریپتومیک، متابولومیک یا است؛ بناءً، تأیید نشانگرهای شناسایی

 .ای اهمیت داردهای وظیفه آزمایش

 
35 Genome-Wide Association Studies 
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این است که برای شناسایی صفات پیچیده، که تحت تأثیر چندین   GWAS مزیت

های ثانویه، مقاومت به ناحیه جینوم قرار دارند، کاربرد دارد. صفاتی مانند مقدار متابولیت

 GWASتوانند دارای چنین ماهیتی باشند. در نباتات طبی،  دهی می خشکی یا زمان گل

تواند به شناسایی نشانگرهایی کمک کند که با مقدار مواد مؤثره ارتباط دارند. سپس می

 .ها مورد استفاده قرار گیرندتوانند در انتخاب جینوتایپاین نشانگرها می 

 نباتات طبی انتخاب جینومی و کاربرد آن در اصلاح 

روش  از  یکی  جینومی  میانتخاب  که  است  اطلاعاتهایی  میان  فاصله  و   DNA تواند 

تر کند. در این روش، از تعداد زیادی نشانگر جنتیکی در سراسر  تصمیم اصلاحی را کوتاه

بینی گردد. برخلاف شود تا ارزش جنتیکی احتمالی هر جینوتایپ پیش جینوم استفاده می 

می  انجام  نبات  صفات  مشاهده  از  بعد  معمولاً  که  سنتی  جینومی  انتخاب  انتخاب  شود، 

 .تواند در مراحل ابتدایی رشد نیز معلوماتی برای انتخاب نباتات مناسب فراهم کندمی

کند که صفت مورد نظر برای نباتات طبی، این روش زمانی ارزش بیشتری پیدا می 

اندازه  یا  شود  ظاهر  هزینه دیر  آن  اندازهگیری  باشد.  به  بر  دارویی  ترکیبات  بعضی  گیری 

های کیمیاوی نیاز دارد و بررسی تعداد بسیار زیاد نباتات در  تجهیزات لابراتواری و روش

هر نسل ممکن است دشوار باشد. اگر میان نشانگرهای جنتیکی و مقدار ماده مؤثره رابطه  

می باشد،  داشته  وجود  اعتماد  معلوماتقابل  اساس  بر  را  نباتات  از  بخشی   DNA توان 

 .انتخاب کرد و سپس آزمایش فیتوکیمیاوی را روی تعداد محدودتری انجام داد

تواند طور وسیع بررسی شده است و میانتخاب جینومی در اصلاح نباتات زراعتی به 

اند نشان داده (2017) و همکاران   Crossa سرعت اصلاح صفات پیچیده را افزایش دهد.

تواند در می  که انتخاب جینومی در صورت وجود معلومات مناسب جینومی و فینوتایپی 

های اصلاحی مفید باشد. در نباتات طبی، استفاده  بینی ارزش اصلاحی و تسریع چرخهپیش 

از این روش هنوز در مقایسه با نباتات عمده زراعتی محدودتر است، اما با افزایش اطلاعات  

 .شودجینومی و تولید معلومات فیتوکیمیاوی، زمینه استفاده از آن بیشتر می
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 ترانسکریپتومیک و بررسی بیان جین در نباتات طبی 

 مفهوم ترانسکریپتومیک و اهمیت آن .۱

مجموعه مطالعه  به  بیان RNA ترانسکریپتومیک  مرحله  های  یا  اندام  نسج،  یک  در  شده 

دارد. در نباتات ها کاربرد  شود و برای شناسایی الگوهای بیان جین مشخص رشد گفته می

اندام ترانسکریپتوم  مقایسه  می طبی،  متفاوت  محیطی  شرایط  یا  رشد  مراحل  تواند  ها، 

های محیطی را مشخص سازد. این  های مرتبط با تولید ترکیبات مؤثره و پاسخ به تنش جین

شناسایی   برای  نیست،  دسترس  در  کامل  جینومی  معلومات  که  انواعی  در  خاصتاً  روش 

 (. Guo et al., 2021) های نامزد و مسیرهای ساخت بیولوژیکی مفید استجین

معلومات جینومی   بدون  نباتات طبی  ترانسکریپتومیک در  تکنالوژی  از  استفاده  با 

بررسی با  جینRNA کافی  موجود،  جینهای  فعال،  مسیرهای  های  و  ناشناخته  های 

اند  مرورهای تخصصی نشان دادهتوان پیدا کرد.  وساز مرتبط با مواد دارویی را میسوخت

جین  شناسایی  برای  طبی  نباتات  در  ترانسکریپتومیک  کردن  که  پیدا  عملکردی،  های 

متابولیت  ساخت  اصلاح مسیرهای  به  کمک  و  مالیکولی  نشانگرهای  تولید  ثانویه،  های 

 (.Guo et al., 2021) نباتات استفاده شده است

شود که بدانیم مقدار ترکیبات دارویی در  اهمیت این روش زمانی بیشتر روشن می 

های مختلف یک نبات یکسان نیست. ممکن است ریشه مقدار زیادی از یک ترکیب  اندام

را داشته باشد، در حالی که برگ همان نبات مقدار بسیار کمتری از آن را تولید کند. مقایسه  

ها در اندامی که ماده مؤثره تواند نشان دهد که کدام جینترانسکریپتوم این دو اندام می

 .تر هستندبیشتری دارد، فعال

 ۲ .RNA-seq   و تحلیل الگوهای بیان جین 

RNA-seq   های مهم ترانسکریپتومیک برای شناسایی و مقایسه الگوی بیان  یکی از روش

ها، مراحل کند که در اندامهایی را فراهم می ها است. این روش امکان تشخیص جین جین

تواند  های با بیان متفاوت می رشد یا شرایط محیطی مختلف بیان متفاوت دارند. تحلیل جین

های دخیل در مسیرهای ساخت بیولوژیکی ترکیبات دارویی فراهم هایی درباره جین سرنخ

 (. Guo et al., 2021) کند
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جین Panax ginsengدر   شناسایی  با  ترانسکریپتومیک  مطالعات  با ،  مرتبط  های 

اند. این به درک بهتر سازوکار ساخت جینسنوسایدها کمک کرده MEP و MVA مسیرهای

می یافته نشان  می ها  بیان جین  الگوهای  مقایسه  که  فعالیت دهند  دادن  ارتباط  برای  تواند 

 (. Xue et al., 2019) ها با تولید ترکیبات مؤثره استفاده شودجین

 
(Guo et al., 2021 .) 

های با بیان  تا شناسایی جین RNA-seq جریان کاری ترانسکریپتومیک از ۲شکل 

 های نامزدمتفاوت و جین 

 های دخیل در مسیرهای ساخت ترکیبات داروییشناسایی جین  . ۳

جین  شناسایی  ترانسکریپتومیک،  دیگر  مهم  کاربردهای  از  در  یکی  دخیل  نامزد  های 

بیان جین مقایسه  ترکیبات دارویی است.  بیولوژیکی  انداممسیرهای ساخت  میان  یا  ها  ها 

های مرتبط با  تواند جینشرایطی که از نظر مقدار متابولیت با یکدیگر تفاوت دارند، می 

، مطالعات ترانسکریپتومیک  Salvia miltiorrhizaتولید آن ترکیبات را مشخص سازد. در  

های نامزد ها را شناسایی کرده و ارتباط میان برخی جینهای مرتبط با ساخت تانشیننجین

 (. Gao et al., 2014)  اندو مسیر تولید این ترکیبات را نشان داده
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تواند ارتباط میان چندین جین دخیل در یک مسیر  بیانی نیز میهای همبررسی شبکه

تنهایی برای اثبات نقش آن در تولید یک  را آشکار سازد. بناءً افزایش بیان یک جین به 

مطالعات  و  متابولومیک  معلومات  با  باید  ترانسکریپتومیک  نتایج  و  نبوده  کافی  ترکیب 

 (. Zhou et al., 2017) ای تکمیل شوندوظیفه 

های ریشه نابالغ، ریشه بالغ و  گلی سرخ، نمونهدر مطالعه دیگری روی دو نوع مریم

پوسته ریشه بررسی شد. نتایج نشان داد که مقدار تانشینن در ریشه بالغ بیشتر است و در  

نمونه  میهمین  کمک  مقایسه  نوع  این  شد.  مشاهده  نیز  جین  بیان  تغییرات  تا ها  کند 

 Chang)تر مشخص شوندهایی که با افزایش تولید ماده دارویی همراه هستند، دقیق جین

et al., 2019) . 

بیانی نیز رواج یافته است. در این روش،  در تحقیقات جدیدتر، استفاده از تحلیل هم

گیرند. اگر یک جین  هایی که الگوی تغییر بیان مشابه دارند، در یک گروپ قرار می جین

بیان مشابه داشته  شده در مسیر تولید یک ماده دارویی با چند جین ناشناخته الگوی  شناخته

ای های بعدی انتخاب شوند. در مطالعهتوانند برای بررسیهای ناشناخته میباشد، آن جین 

های نامزد در مراحل گلی سرخ، تحلیل ترانسکریپتوم به شناسایی جین های مریمروی ریشه 

تانشینون پایین  ساخت  مسیر  تنظیمتر  عامل  تعدادی  و  کرد  کمک  شناسایی  ها  نیز  کننده 

 . (Zhou et al., 2017)شد

 های ثانویه نقش تنظیم بیان جین در تولید متابولیت .۴

تولید متابولیتبیان جین  تنظیمی و محیطی  های دخیل در  تأثیر عوامل  ثانویه تحت  های 

هایی مانند خشکی و شوری ها، نور، حرارت و تنش قرار دارد. عوامل رونویسی، هورمون

بیان جین می برای نمونه، توانند الگوی  تغییر دهند.  را  بیولوژیکی  های مسیرهای ساخت 

ترانسکریپتومی   پاسخ  جین   Salvia miltiorrhizaمطالعه  جاسمونات  میتایل  های به 

 Zhou et) ها و ترکیبات فنولیک معرفی کرده استمتعددی را مرتبط با ساخت تانشینن

al., 2017.)   تر پاسخ ها امکان تفسیر دقیق متابولیت بررسی این تغییرات در کنار پروفایل

 .کندنبات را فراهم می 

 



 

 
 

307 

څېړنیز ژورنال -فراه علمي   Vol: 3, Issue: 2 year:2026, 1448, 1405 

 های برتر کاربرد ترانسکریپتومیک در شناسایی جینوتایپ  .5

تواند های دارای مقدار متفاوت ترکیبات مؤثره می مقایسه الگوی بیان جین در جینوتایپ

حال انتخاب جینوتایپ برتر های نامزد مرتبط با صفات دارویی را شناسایی کند. با این  جین

انزایم فعالیت  زیرا  شود؛  انجام  جین  بیان  میزان  اساس  بر  تنها  به نباید  دسترسی  ها، 

دستی و شرایط محیطی نیز بر مقدار نهایی متابولیت اثر دارند. ها، تعاملات پایین مادهپیش 

زمان از ترانسکریپتومیک، متابولومیک و معلومات جنتیکی برای انتخاب  بناءً استفاده هم 

 (.Xue et al., 2019) تر استها مناسب تر جینوتایپدقیق

 متابولومیک و شناسایی ترکیبات دارویی نباتات طبی 

 متابولومیک   . ۱

به مطالعه وسیع متابولیت بیولوژیکی در متابولومیک  یا نمونه  نبات  های موجود در یک 

می  گفته  مشخص  نزدیکشرایط  تصویری  و  به  شود  فعالیت تر  نهایی  های محصول 

کند. در نباتات طبی، این تکنالوژی برای شناسایی و مقایسه ترکیبات  بیوکیمیاوی فراهم می

تفاوت  تشخیص  جینوتایپمؤثره،  میان  کیمیاوی  و  های  محیطی  شرایط  اثر  بررسی  ها، 

از   NMR و   LC-MS  ،GC-MS هایی مانندارزیابی کیفیت مواد نباتی کاربرد دارد. روش

 (. Waris et al., 2022) های متابولیتی هستندابزارهای مهم در تولید پروفایل

فعال،   ترکیبات  کشف  ترکیبات،  شناسایی  به  طبی  نباتات  در  متابولومیک  کاربرد 

ها، بررسی اصالت مواد نباتی، تشخیص تقلب و اختلاط انواع،  تشخیص تفاوت میان نمونه

شود. بر این اساس های کیفی استفاده میبررسی تغییرات ناشی از محیط و تعیین شاخص

تواند میان تنوع جنتیکی نبات و تفاوت در ترکیبات کیمیاوی پیوند ایجاد متابولومیک می

تری کند و معلومات حاصل از آن در کنار جینومیک و ترانسکریپتومیک، شناخت دقیق 

  (.van der Kooy et al., 2009) از ساخت بیولوژیکی ترکیبات دارویی فراهم سازد

 های ثانویه سازی متابولیتشناسایی و کمّی  . ۲

های مهم تحقیقات متابولومیک در نباتات طبی  های ثانویه یکی از بخش شناسایی متابولیت 

برای   GC-MSبرای بررسی ترکیبات غیر فراّر و نسبتاً پیچیده،   LC-MSاست. در این زمینه،  

برای شناسایی   NMR قابلیت تبدیل به مشتقات فراّر را دارند، وترکیبات فراّر یا ترکیباتی که  
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 LC-MS .گیردزمان طیف وسیعی از ترکیبات مورد استفاده قرار می ساختاری و بررسی هم

هایی که در مقدار بسیار کم وجود دارند، در به دلیل حساسیت بالا برای تشخیص متابولیت

سازی قابلیت کمی  NMR مطالعه ترکیبات دارویی نباتات کاربرد گسترده دارد؛ در حالی که

به جداسازی قبلی فراهم می  نیاز جدی  را بدون  ترکیبات  مستقیم و تکرارپذیر   کندنسبتاً 

(Allwood & Goodacre, 2010.) 

سازی، هدف تعیین مقدار دقیق یک یا چند ترکیب مشخص در نمونه نباتی در کمّی

منحنی  و  معتبر  کیمیاوی  استانداردهای  از  معمولاً  کار  این  برای  اعیارسازی  است.  های 

، Artemisia annuaشود. چنین سنجشی برای ترکیباتی مانند ارتمیزینین در  استفاده می

اهمیت دارد؛    Salvia miltiorrhizaها در  و تانشینن    Panax ginsengجینسنوزایدها در  

تواند کیفیت دارویی یک جینوتایپ را مشخص  زیرا تنها شناسایی حضور یک ترکیب نمی 

، مطالعه کمّی و Artemisia annuaکند و مقدار آن نیز باید مورد بررسی قرار گیرد. در  

های وسیعی را در ترکیبات  متابولومیک دو کیموتایپ با تولید بلند و پایین ارتمیزینین تفاوت

 (.Czechowski et al., 2018) تراپنوئیدی نشان داده است

 هاهای مهم تحلیل متابولیتروش .  ۱جدول 

 مزیت نوع ترکیبات  کاربرد اصلی  روش 

LC-MS حساسیت بالا ترکیبات غیر فراّر و پیچیده  سازی ترکیبات شناسایی و کمّی 

GC-MS  تفکیک مناسب پذیر مشتقترکیبات فراّر و  شناسایی ترکیبات فراّر 

NMR نیاز کمتر به جداسازی  هادامنه وسیع متابولیت  گیری شناسایی ساختار و پروفایل 

 متابولومیک هدفمند و غیرهدفمند  . ۳

متابولیت  از  مشخصی  مجموعه  هدفمند،  متابولومیک  روشدر  با  دقیق  ها  کمی  های 

را  متابولومیک غیرهدفمند دامنه وسیعشوند در حالی که  گیری میاندازه ترکیبات  از  تری 

تعیین قبلی همه اهداف بررسی می  تفاوت بدون  برای کشف  های کند. روش غیرهدفمند 

ها و شناسایی ترکیبات احتمالی جدید مناسب است، اما شناسایی  متابولیتی میان جینوتایپ

متابولیت  بررسیقطعی  و  معتبر  استانداردهای  به  ناشناخته  داردهای  نیاز  تکمیلی   های 

(Allwood & Goodacre, 2010.) 
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(Wang et al., 2024) 

سازی جینومیک، ترانسکریپتومیک و متابولومیک در شناسایی  یکپارچه ۳شکل 

 مسیرهای ساخت بیولوژیکی ترکیبات مؤثره

 ارتباط پروفایل متابولیتی با کیفیت دارویی نباتات  . ۴

می طبی  نباتات  متابولیتی  جمعپروفایل  محل  اساس  بر  مرحله  تواند  کشت،  یا  آوری 

سازی تغییر کند. متابولومیک کردن و ذخیره برداشت، اندام مورد استفاده و شرایط خشک

کیمیاوی می  انگشت  اثر  ایجاد  مقایسه نمونهبا  برای  و  تواند  کیفی  تغییرات  تشخیص  ها، 

 ، استفاده از Panax ginsengشناسایی تفاوت میان مواد نباتی مورد استفاده قرار گیرد. در 

UPLC-QTOF/MS و NMR تفاوت جینوتایپ،  چند  مقایسه  بین  برای  متابولیتی  های 

 (. Lee et al., 2019) ها را آشکار ساخته استنمونه

از نمونه در  یکی  کاربرد  این  روشن  می  Panax ginsengهای  بررسی  دیده  شود. 

با جینسنگ  نوع  الگوی  تفاوت    NMR و UPLC-QTOF/MS هفت  در  را  هایی 

متابولیت و  اساس جینسنوزایدها  بر  را  انواع  برخی  تفکیک  امکان  و  داد  نشان  اولیه  های 

  (.Lee et al., 2019) پروفایل میتابولیتی فراهم کرد

تواند تفاوت در مقدار و ترکیب  ها می مقایسه پروفایل متابولیتی جینوتایپ  بر علاوه

جینوتایپ شناسایی  در  و  سازد  آشکار  را  مؤثره  مناسب  مواد  دارویی  ارزش  دارای  های 
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در   کند.  تفاوتArtemisia annuaو     Panax ginsengکمک  میان  ،  متابولیتی  های 

ها برای بررسی ظرفیت تولید ترکیبات هدف مورد استفاده قرار ها یا کیموتایپجینوتایپ

(.با این حال، انتخاب نهایی جینوتایپ باید بر اساس ترکیب Kim et al., 2017) گرفته است

 .معلومات متابولیتی، جنتیکی، ترانسکریپتومی و صفات زراعتی انجام شود

 های جینومیک، ترانسکریپتومیک و متابولومیکمقایسه کاربرد تکنالوژی. ۲جدول 

 تکنالوژی 
سطح  

 مطالعه

معلومات  

 اصلی 

کاربرد در  

 نباتات طبی 
 محدودیت  مزیت

 جینومیک 
DNA    و

 جینوم

SNP  ،

ها،  جین

تغییرات  

 جنتیکی

شناسایی  

ها و تنوع  جین

 جنتیکی

شناسایی  

اساس  

جنتیکی  

 صفات 

نیاز به جینوم 

مرجع و تحلیل  

 بیوانفورماتیکی 

 ها بیان جین RNA ترانسکریپتومیک 

شناسایی  

های فعال  جین

در مسیرهای  

ساخت  

 ترکیبات 

بررسی  

فعالیت  

 ها جین

وابستگی شدید به  

زمان، نسج و  

 شرایط محیطی 

 ها متابولیت  متابولومیک 
پروفایل  

 کیمیاوی 

شناسایی و  

سازی  کمّی

 ترکیبات مؤثره 

نزدیک به  

محصول  

نهایی  

 مسیر 

شناسایی برخی  

ها دشوار  متابولیت 

 است

 چند سطح  چندامُیکی 

DNA + 

RNA + 

 متابولیت

بازسازی  

مسیرهای  

ساخت  

 بیولوژیکی

دید 

 یکپارچه 
 پیچیدگی تحلیل 

 سازی جینومیک، ترانسکریپتومیک و متابولومیک یکپارچه 

 در مطالعه نباتات طبی  (Multi-omics) . روش چندامُیکی۱

میان  یکپارچه ارتباط  بررسی  امکان  متابولومیک  و  ترانسکریپتومیک  جینومیک،  سازی 

کند. در این روش تفاوت  ها را فراهم میها و تولید متابولیتتغییرات جنتیکی، فعالیت جین 
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جینوتایپ  میان  مقایسه  جنتیکی  متابولیتی  پروفایل  تغییرات  و  جین  بیان  الگوهای  با  ها 

های نامزد و مراحل احتمالی مسیرهای ساخت بیولوژیکی ترکیبات مؤثره  شود تا جینمی

 (. Singh et al., 2022 ) شناسایی شوند

تواند یک جین را  ارتباط احصائیوی بین بیان یک جین و مقدار یک متابولیت می 

تنهایی نقش مستقیم آن جین را ثابت  عنوان جین نامزد معرفی کند، اما چنین ارتباطی به به

تأیید، استفاده از مطالعات جنتیکی، تحلیل وظیفه نمی برای  های ای جین و بررسیکند. 

 (. Singh et al., 2022) بیوکیمیاوی ضروری است

 شناسایی مسیرهای ساخت بیولوژیکی ترکیبات دارویی  . ۲

میروش  چندامُیکی  بیولوژیکی  های  ساخت  مسیرهای  تکمیل  و  بازسازی  برای  توانند 

های نامزد، الگوهای ترکیبات دارویی در نباتات طبی استفاده شوند. در این روش، جین 

زمانی شوند. همصورت یک مجموعه مرتبط تحلیل میها بهها و تغییرات متابولیت بیان آن 

بیان جین  افزایش پیش افزایش  با  یا محصولات آن مسیر می مادههای یک مسیر  تواند  ها 

ها فراهم کند و زمینه شناسایی مراحل ناشناخته یا ناقص مسیر را  شواهدی برای ارتباط آن

 (. Wang et al., 2024) به وجود آورد

این روش خاصتاً برای مسیرهایی که از چندین جین، انزایم و مرحله تنظیمی تشکیل  

تنهایی ممکن است برای توضیح اند، مفید است؛ زیرا بررسی یک سطح مالیکولی بهشده

 .کامل تغییرات ترکیبات مؤثره کافی نباشد

بینی صفات دارویی مانند مقدار متابولیت  توانند برای پیش معلومات چندامُیکی می 

تولید  برای  هدف، ترکیب کیمیاوی، کیفیت ماده خام دارویی و ظرفیت یک جینوتایپ 

و   جین  بیان  الگوی  جینتیکی،  معلومات  روش،  این  در  شوند.  استفاده  خاص  ترکیبات 

عنوان متغیرهای مرتبط در  شوند، بلکه بهپروفایل متابولیتی به صورت جداگانه تحلیل نمی 

توانند الگوهایی را شناسایی کنند که با  هایی می گیرند. چنین مدلیک مدل واحد قرار می 

 . (Ma et al., 2020)بررسی یک لایه امُیکی به تنهایی قابل مشاهده نیستند

این روش برای اصلاح نباتات طبی اهمیت دارد؛ زیرا صفت مورد نظر در این نباتات 

پذیرد. اغلب یک صفت پیچیده است و از تعامل چندین جین و عوامل محیطی تأثیر می
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می چندامُیکی،  معلومات  از  استفاده  جینوتایپبا  خوب توان  ترکیب  دارای  که  را  هایی 

جین  مناسب  بیان  زودتر  جینتیکی،  هستند،  هدف  متابولیت  بالاتر  مقدار  و  مسیر  های 

داده نشان  همچنین  جدید  تحقیقات  کرد.  جینومیک،  شناسایی  معلومات  ترکیب  که  اند 

بینی  تواند برای شناسایی نشانگرهای مالیکولی و پیش ترانسکریپتومیک و متابولومیک می

  (.Wang et al., 2024) های تخصصی مورد استفاده قرار گیردظرفیت تولید متابولیت 

 مطالعات چندامُیکی در نباتات طبی نمونه .  ۳جدول 

 نبات
ترکیب  

 هدف 
 تکنالوژی مورد استفاده 

جین/مسیر  

 مورد بررسی 
 نتیجه اصلی 

Artemisia 

annua 
 جینومیک/ترانسکریپتومیک/متابولومیک  ارتمیزینین 

مسیر  

 ارتمیزینین 

ها و  شناسایی جین

تفاوت  

 ها کیموتایپ 

Salvia 

miltiorrhiza 
 MVA/MEP ترانسکریپتومیک + متابولومیک  تانشینن

شناسایی  

 های نامزد جین

Panax 

ginseng 
 ترانسکریپتومیک/متابولومیک  جینسنوساید 

مسیر  

 ترپنوئید تری

تفاوت پروفایل  

 متابولیتی

Catharanthus 

roseus 
 TIA مسیر جینومیک/ترانسکریپتومیک  آلکالوئیدها 

ها و  شناسایی جین

 مسیرهای ساخت

 نقش هوش مصنوعی و یادگیری ماشین در تحلیل معلومات چندامُیکی  .۳

تکنالوژی از  حاصل  معلومات  پیچیدگی  و  روش حجم  از  استفاده  امُیکی  های های 

الگوریتم  و  مصنوعی  هوش  است.  ساخته  ضروری  را  پیشرفته  یادگیری محاسباتی  های 

های متابولیتی  توانند روابط میان تغییرات جنتیکی، الگوهای بیان جین و پروفایلماشین می

های نامزد، ترکیبات هدف و صفات مرتبط با کیفیت  بینی جینرا تحلیل کرده و برای پیش 

نشان داده گیرند. مطالعات جدید  قرار  استفاده  معلومات  نباتات طبی مورد  ترکیب  که  اند 
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می ماشین  یادگیری  با  پیش چندامُیکی  در  جین تواند  ساخت  بینی  در  دخیل  های 

 (. (Bai et al., 2024 های تخصصی نباتی کاربرد داشته باشدمتابولیت

های یادگیری ماشین به کیفیت، حجم و هماهنگی  با وجود این ظرفیت، خروجی مدل

نمونه  زمان  رشد،  شرایط  جینوتایپ،  در  تفاوت  است.  وابسته  ورودی  و معلومات  گیری 

های  بینی تواند بر نتایج اثر بگذارد. بر این اساس پیش های تولید و تحلیل معلومات میروش 

ای  های وظیفه محاسباتی باید با شواهد ترانسکریپتومیک، متابولومیک، جنتیکی یا آزمایش

 (.Chen et al., 2026 ) تأیید شوند

 کاربرد رویکردهای امُیکی در اصلاح نباتات طبی 

میروش  امکان  امُیکی  اساس  های  بر  طبی  نباتات  در  اصلاحی  مواد  انتخاب  دهند 

روش،  مجموعه این  در  شود.  انجام  کیمیاوی  و  مالیکولی  جنتیکی،  صفات  از  ای 

ها از نظر رشد و عملکرد و از نظر ظرفیت تولید ترکیبات مؤثره، ثبات این ترکیبات  جینوتایپ

شوند. ترکیب معلومات جینومی، ترانسکریپتومی  و سازگاری با شرایط محیطی مقایسه می 

های خوب در اختیار  تری برای تشخیص جینوتایپتواند معیارهای دقیق و متابولومیک می

 (. Ma et al., 2020) های اصلاحی قرار دهدبرنامه

های خوبی توانند تفاوتهای مناسب، نشانگرهای جنتیکی می در انتخاب جینوتایپ

پروفایل متابولیتی امکان مقایسه مستقیم   DNA را در سطح مشخص کنند، در حالی که 

فراهم می را  ترکیبات مؤثره  تولید  بیان ظرفیت  الگوی  با  معلومات  این  که  سازد. هنگامی 

هایی که هم ظرفیت جنتیکی مناسب و هم  ها ترکیب شود، امکان تشخیص جینوتایپ جین

 .یابدفعالیت مسیرهای مرتبط با تولید ترکیبات دارویی دارند، افزایش می 

بلکه   افزایش مقدار یک ترکیب مؤثره نیست،  تنها  نباتات طبی، هدف  در اصلاح 

های  تواند تفاوتها نیز اهمیت دارد. متابولومیک میحفظ ترکیب مناسب و پایدار متابولیت

توانند برای ها را مشخص کند و ترانسکریپتومیک و جینومیک میکیمیاوی میان جینوتایپ 

تفاوت این  جینارتباط  فعالیت  با  چنین  ها  گیرند.  قرار  استفاده  مورد  جنتیکی  زمینه  و  ها 

انتخاب جینوتایپ امکان  می ترکیبی  فراهم  را  مواد هایی  ترکیب  و  مقدار  نظر  از  که  سازد 

 .مؤثره برای تولید دارویی مناسب باشند
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توانند هم رشد نبات و هم های محیطی مانند خشکی، شوری و حرارت بالا میتنش

ها و  زمان تغییرات جنتیکی، بیان جین های ثانویه را تغییر دهند. بررسی همتولید متابولیت

هایی را مشخص سازد که علاوه بر  تواند جینوتایپپروفایل متابولیتی در شرایط تنش می

جینوتایپ چنین  دارند.  نیز  را  خود  مؤثره  ترکیبات  حفظ  توان  محیط،  با  هایی  سازگاری 

بهمی برنامهتوانند  در  مناسب  والدین  محدودیتعنوان  دارای  مناطق  اصلاحی  های های 

 .محیطی مورد استفاده قرار گیرند

تواند با استفاده از نشانگرهای وسیع جینومی، ارزش اصلاحی  انتخاب جینومی می 

بینی کند. این روش برای صفاتی  ها را پیش از مشاهده کامل برخی صفات پیش جینوتایپ

تواند روند های کیمیاوی زیاد نیاز دارد، میها به زمان، هزینه یا آزمایشگیری آنکه اندازه

تر سازد. ترکیب انتخاب جینومی با معلومات ترانسکریپتومی و متابولومیک  انتخاب را کوتاه

ها بینی ظرفیت تولید ترکیبات مؤثره را بهبود بخشد؛ کاربرد عملی این روش تواند پیشنیز می 

ها و شرایط مختلف نیاز دارد. کاربرد  های بیشتر در جمعیت در نباتات طبی هنوز به ارزیابی 

روش  ارزش  این  زمانی  میها  پیدا  بیشتری  صفات اصلاحی  با  مالیکولی  نتایج  که  کند 

 ,.Parveen et al)زراعتی، کیفیت کیمیاوی و ارزیابی در شرایط واقعی مزرعه همراه شود

2023) . 
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(Escamilla et al., 2025) 

 های امُیکی در انتخاب جینوتایپ و اصلاح نباتات طبی کاربرد تکنالوژی 4شکل 

 مورد استفاده در اصلاح نباتات طبیهای جنتیکی مقایسه روش . ۴جدول 

 خروجی  کاربرد  نوع معلومات  هدف  روش 

نشانگرهای 

 مالیکولی 
 DNA تشخیص تنوع 

شناسایی  

ها جینوتایپ   
Marker 

GWAS 
ارتباط جینوم با 

 صفت
SNP + فینوتایپ 

شناسایی نواحی  

 مرتبط 
SNP/QTL 

 انتخاب جینومی 
بینی ارزش  پیش

 جنتیکی
SNP انتخاب زودهنگام  های گسترده GEBV 

های نامزد جین RNA بررسی بیان جین  ترانسکریپتومیک   DEG 

 کیفیت دارویی  متابولیت بررسی ترکیبات  متابولومیک 
Metabolite 

profile 
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 خروجی  کاربرد  نوع معلومات  هدف  روش 

ها ادغام لایه چندامُیکی   
DNA + RNA + 

metabolite 
تر انتخاب دقیق  

Candidate 

genotype 

 های امُیکی در نباتات طبی تکنالوژیهای کاربرد محدودیت 

 پیچیدگی جینوم و کمبود منابع مرجع  . ۱

های امُیکی در بسیاری از نباتات طبی، پیچیدگی  های کاربرد تکنالوژییکی از محدودیت 

آن  و  جینوم  هتروزیگوسیتی  کروموزومی،  چندبرابرشدگی  بزرگ جینوم،  اندازه  است.  ها 

نویسی جینوم را دشوار  بندی و حاشیهیابی، سرهمتواند توالیمیهای تکراری  فراوانی توالی

ها، سازد. در انواعی که جینوم مرجع با کیفیت بالا در دسترس نیست، شناسایی دقیق جین 

جینوتایپ  میمقایسه  مواجه  محدودیت  با  نیز  ترانسکریپتومیک  نتایج  تفسیر  و  شود.  ها 

ای از معلومات جینومی را نیز  های مرجع بین انواع، استفاده مقایسه تفاوت کیفیت جینوم 

 (. Cheng et al., 2025) سازددشوارتر می

 هزینه و نیازهای مسلکی  . ۲

و متابولومیک به تجهیزات تخصصی، مواد مصرفی، افراد    RNA-seqیابی جینوم،  توالی

سازی و تحلیل حجم سازی، پاکمتخصص و ظرفیت محاسباتی نیاز دارند. تولید، ذخیره

زیاد معلومات امُیکی نیز به زیربنا مناسب نیازمند است. در متابولومیک، شناسایی قطعی  

تواند هزینه تحقیق را  های تأییدی نیاز دارد که میبرخی ترکیبات به مواد استاندارد و روش 

این محدودیت توالیافزایش دهد.  امکانات  که  و  یابی، طیف ها در لابراتوارهایی  سنجی 

 (. Argueso et al., 2019) محاسباتی محدودی دارند، بیشتر محسوس است

 های ثانویه پیچیدگی مسیرهای ساخت بیولوژیکی متابولیت . ۳

تولید ترکیبات مؤثره در نباتات طبی معمولاً حاصل فعالیت یک جین منفرد نیست، بلکه  

چندین جین، انزایم، عوامل تنظیمی و شرایط محیطی در این پروسه دخالت دارند. تغییر  

تنهایی برای توضیح کامل یک مسیر ساخت  در بیان یک جین یا مقدار یک متابولیت نیز به

یکپارچه نیست.  کافی  متابولومیک بیولوژیکی  و  ترانسکریپتومیک  جینومیک،  سازی 

های نامزد و  تر سازد، اما شناسایی جینتواند ارتباط میان اجزای این مسیرها را روشنمی
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 ,.Singh et al) ای و بیوکیمیاوی نیاز داردشده همچنان به تأییدهای وظیفه بینی روابط پیش 

2022 .) 

 های لابراتواری به شرایط مزرعهانتقال یافته  . ۴

شده لابراتوار یا گلخانه همیشه در محیط مزرعه با همان الگو  نتایج حاصل از شرایط کنترول 

شوند. حرارت، رطوبت، نور، نوع خاک، دسترسی به آب، آفات و مدیریت  تکرار نمی

ها و  های ثانویه را تغییر دهند. جینوتایپها و تجمع متابولیت توانند بیان جین زراعتی می

های مختلف ارزیابی شوند تا ثبات  ها و فصلشده باید در محیط های نامزد شناسایی جین

آن  اصلاحی  ارزش  و  دارویی  یافته صفات  دادن  پیوند  گردد.  مشخص  با ها  امُیکی  های 

به   تحقیق  نتایج  انتقال  برای  مزرعه  واقعی  کیمیاوی در شرایط  ارزیابی  و  زراعتی  صفات 

 .ی استهای تولید و اصلاح نباتات طبی ضرور برنامه

 های امُیکی در تولید نباتات طبیانداز آینده کاربرد تکنالوژی . چشم 5

های مرجع با کیفیت،  های امُیکی در نباتات طبی به توسعه جینوم آینده استفاده از تکنالوژی

یابی  توالی هزینه های سریع و کمایجاد مراکز معلومات معیاری و افزایش دسترسی به روش 

های مرتبط تواند شناسایی جین گیری متابولیتی وابسته است. گسترش این منابع می و پروفایل

جینوتایپ مقایسه  و  مؤثره  ترکیبات  دقیق با  را  با  ها  چندامُیکی  معلومات  ترکیب  سازد.  تر 

ها را فراهم  بینی ظرفیت جینوتایپهای بیوانفورماتیکی و یادگیری ماشین نیز زمینه پیش روش 

آزمایش می طریق  از  باید  حاصل  نتایج  وظیفه کند؛  و  های  کیمیاوی  ارزیابی  ای، 

 .های چندمحیطی تأیید شوندآزمایش

ها بیشتر بر  رود انتخاب جینوتایپهای آینده اصلاح نباتات طبی، انتظار می در برنامه 

متابولیت  کیفیت  و  مقدار  جنتیکی،  صفات  ترکیب  شرایط  اساس  با  توافق  و  مؤثره  های 

سازی گیری و یکپارچههای ویرایش جین، بهبود فینوتایپ محیطی انجام شود. توسعه روش 

می  نیز  امُیکی  معلومات  با  مزرعه  جینمعلومات  شناسایی  میان  فاصله  و تواند  نامزد  های 

 .ها در اصلاح نباتات طبی را کاهش دهداستفاده عملی از آن 
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 گیری نتیجه 

سال تکنالوژی در  امُیکی  بررسی  های  به سوی  را  طبی  نباتات  بهبود  و  مطالعه  اخیر  های 

بیولوژیکی سوق داده هم میان  زمان سطوح مختلف  تعامل  به  ترکیبات دارویی  تولید  اند. 

جین  بیان  جنتیکی،  است؛  ساختار  وابسته  محیطی  شرایط  و  متابولیکی  مسیرهای  ها، 

مییکپارچه متابولومی  و  ترانسکریپتومی  جینومی،  معلومات  میان سازی  ارتباط  تواند 

تر سازد. این روش در  ها را روشن ها و تولید متابولیت های جنتیکی، فعالیت جین تفاوت

های دارای خصوصیات دارویی های نامزد، مسیرهای بیوسنتزی و جینوتایپ شناسایی جین 

 .خوب کاربرد دارد 

های امُیکی با بیوانفورماتیک و هوش مصنوعی امکان تحلیل حجم ترکیب تکنالوژی

ها و صفات نباتی را فراهم ها، متابولیتبزرگ معلومات و شناسایی روابط پیچیده میان جین 

تحلیل  چنین  است.  می کرده  پیش هایی  و  اصلاحی  مواد  انتخاب  در  اوصاف  تواند  بینی 

یافتهجینوتایپ گیرد.  قرار  استفاده  مورد  تحلیل ها  از  حاصل  نیازمند  های  امُیکی  های 

ها تواند بیان جینای هستند؛ زیرا تفاوت شرایط محیطی میاعتبارسنجی لابراتواری و مزرعه

 .و مقدار ترکیبات دارویی را تغییر دهد

های های موجود، پیچیدگی جینوم برخی نباتات طبی، کمبود جینوم با وجود پیشرفت 

های این حوزه  های امُیکی و نبود مراکز معلوماتی معیاری از محدودیتمرجع، هزینه تحلیل 

می تکنالوژیبه شمار  از  مؤثر  استفاده  بناءً،  جنتیکی،  روند.  منابع  توسعه  به  امُیکی  های 

 .های تحلیلی دقیق و ارزیابی نتایج در شرایط واقعی کشت نیاز داردروش 
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