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A B S T R A C T 
Arthrospira platensis (Spirulina) is a valuable photosynthesizing prokaryote with 
numerous industrial and food applications. Fatty acid desaturase enzymes (FADs) 
are responsible for the production of monounsaturated and polyunsaturated fatty 
acids. In the present study, the genome of A. platensis C1 was investigated using 
bioinformatics methods in order to identify ApFAD genes family. A total of 8 
ApFAD genes were identified in Spirulina genome and classified into Omega, 
Sphingolipid, CrtR_beta-carotene-hydroxylase and Acyl-CoA groups. Four 
conserved histidine motifs that are essential for binding to the di-iron structures 
and catalytic activities were identified. Investigation of post-translational 
modifications of ApFAD proteins revealed a wide range of glycosylation and 
phosphorylation changes. Evaluation of FAD gene promoter regions revealed 
different types of cis-regulatory elements responsive to phytohormones and stress 
conditions, especially in Omega (ApFAD-6) and Acyl-lipid (ApFAD-3) 
desaturases. Also, protein-protein interaction networks showed the relations 
between ApFADs and genes involved in dealing with stresses through the 
biosynthetic process of secondary metabolites and electron transfer. Analysis of 
RNA-seq data of orthologous genes in Arabidopsis showed the potential of Omega 
and Acyl-lipid genes, such as ApFAD-3, ApFAD-6 and ApFAD-7, in response to 
various environmental stresses. In general, the results of this study can contribute 
to a more complete understanding of the function of FAD genes in Spirulina and 
lay the basis for the transgenic study of these genes with the aim of increasing the 
content of unsaturated fatty acids, improving the nutritional value of oils, as well 
as promoting the stress tolerance of plants. 
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 »مقاله پژوهشي«

) Arthrospira platensis( نايرولياسپ زجلبكير ژنوم گستره در FAD خانواده يهاژن
 ي  ستيز ريغ يهاتنش به پاسخ در يسلول يهاعملكرد يبررس و

 
  )0000000345708021(اركيد:  *3پاريزينيپاكد يعل، 1تباريكمال كاظم ديس، 1،2زادهنعمت يقربانعل، 1يسحر فرج

 
  چكيده

يي متعدد و غذا يصنعت يك پروكاريوت فتوسنتزكننده ارزشمند با مصارف Arthrospira platensisريزجلبك 
و چندگانـه   تـك اشـباع  غيـر  بچر يدهاياس ديمسئول تول) FADs( چرب دساچوراز دياسهاي آنزيم. باشدمي

 ييمنظور شناسـا  به A. platensis C1ژنوم  بيوانفورماتيكي، با استفاده از راهكارهاي هستند. در مطالعه حاضر
 هـاي و بـه گـروه   ييشناسـا  نايروليدر ژنـوم اسـپ   ApFAD ژن 8 تعداد .بررسي شد ApFAD خانواده يهاژن

Omega ،Sphingolipid، CrtR_beta-carotene-hydroxylase  وAcyl-CoA ،شدند. چهار  يبندطبقه
ي ضـروري  زوريكاتال يهاتيآهن و فعال- ايد ساختارهاياتصال به كه براي  حفاظت شده ينيديستيه موتيف

 تغييـرات  از ياگسـترده  في ـط ApFADي هاترجمه پروتئينپس از  راتييتغبررسي . ندشد ييشناساهستند، 
 از عناصـر  يانـواع مختلف ـ  FADي ژن پرومـوتر  بررسي نواحي. دادرا نشان  سيونلايو فسفر سيونلايكوزيگل

و ) ApFAD-6(امگـا   يدر دسـاچورازها  ژهي ـوبـه  ،تـنش  طيو شـرا  هاتوهورمونيفه ب پاسخگو تنظيمي سيس
 ـ تعامـل  نيپـروتئ - نيوتئكنش پربرهم يهاشبكه، ني. همچنساخت ) را نمايانApFAD-3ليپيد (- ليآس  نيب

ApFADانتقـال  ثانويـه و نيـز    هايمتابوليت يوسنتزيب نديفرآ تنش به واسطهدر مقابله با  دخيل يهاو ژن ها
 ي گـروه هـا ژن ارتولوگ در آرابيدوپسيس، پتانسيل يهاژن RNA-seqهاي آناليز دادهنشان دادند. را  الكترون
- تنشبه  را در پاسخ،  ApFAD-7و  ApFAD-3، ApFAD-6هاي ليپيد در اسپيرولينا، مانند ژن- ليامگا و آس

عملكـرد  توانـد بـه درك و شـناخت كـاملتر     داد. بطوركلي، نتايج اين تحقيق مـي نشان  مختلفمحيطي  هاي
محتـواي  هـا بـا هـدف افـزايش     كمك كرده و زمينه را براي دستورزي ايـن ژن  نايروليدر اسپ FAD يهاژن

هاي محيطـي  ها و نيز افزايش تحمل گياهان به تنشاي روغناسيدهاي چرب غيراشباع و بهبود ارزش تغذيه
  مختلف فراهم نمايد.  
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   مقدمه
ي فتوسنتز كننـده هسـتند   وتيپروكار، ريزجانداران هايانوباكتريس
دهنـد. ايـن   حقيقي را تشكيل مي هاياز باكتري يگروه بزرگ كه

 ي بـوده و ارشـته  اي يتك سلولي كياز نظر مورفولوژ ريزجانداران
ــاظ ــه لح ــرد ب ــروه عملك ــه دو گ ــتثبي ب ــده تي ــروژن  كنن نيت
 شـوند يم ـ ميتقس ـكننـده نيتـروژن   دار) و غيرتثبيت(هتروسيست

)Hoiczyk, 2000() ــپيرولينا  )Arthrospira platensis. اس
اي و سلامتي بخش متعدد ي با خصوصيات تغذيهانوباكتريس كي

اين ريزجلبك يك منبـع   .)Van Tuerenhout, 2005(باشد مي
ي همه اسيدهاي آمينه درصد وزن خشك) حاو 70غني پروتئين (

، مــواد معــدني، Cو ويتــامين  Bهــاي گــروه ضــروري، ويتــامين
ــات      ــروري و تركيب ــباع ض ــه غيراش ــرب چندگان ــيدهاي چ اس

هـا و كلروفيـل   اكسيداني شامل كاروتنوئيـدها، فيكوسـيانين  آنتي
باشد. محتواي بالاي تركيبات آنتـي اكسـيداني در اسـپيرولينا    مي

اني و تقويـت سيسـتم ايمنـي    سبب خواص ضدالتهابي، ضدسرط
ــي ــود م ــ .) et alWan ,.2021(ش ــرب ( يدهاياس  FAs(1چ
هسـتند كـه عمومـاً شـامل      دهاي ـپيل-ليسـازنده آس ـ  يهابلوك

. باشـند يم ـ يخنث ايرهيذخ يهايو چرب يقطب ييغشا يدهايپيل
 يسـلول  ي حفاظـت كه به عنوان مرزها ،يقطب ييغشا يدهايپيل

را  يدرون سـلول  يهـا بخـش  يكپـارچگ يكنند، نه تنها يعمل م
 يط ـ يدرون سـلول  ياه ـگناليس ـ آغـاز كنند، بلكـه در  يحفظ م

 نقـش  هاي گوناگون نيزتنشمختلف رشد و مقابله با  يندهايفرآ
 ,.Li-Beisson et al., 2013; Lu et al( دارنـد بسيار مهمـي  

بـه عنـوان    ،ي نيزخنث ايرهيذخ يدهايپيل گر،يد ياز سو ).2020
 يبـرا  مهمـي  بـه عنـوان منـابع    ،زايچگال انرژ هاييچرب گروه
 سـازي اشـباع  غيـر  ميزان و كاراييهستند.  يكربن و انرژ رهيذخ
 FADs(2( هاچـرب دسـاچوراز   ديعملكرد اسچرب، كه با  يدهاياس
 هـاي و بـه تـنش   تفاوت داشته جانداران مختلف،شود، در يم نييتع
 Tang et al., 2018; Wu et( دهديم پاسخ يستيو ز يستيرزيغ

al., 2021(.  
ــ ــنتزيب يدر ط ــباع چندگانـ ـ  وس ــرب غيراش ــيدهاي چ  هاس

)PUFAشدن بـه   ليها، مراحل مختلف اشباع و طودر سلول )3ها
وارد . )1(شـكل   دهـد رخ مي دهيچيپ ريمس كياز  يعنوان بخش

اشباع  چرب يدهاياس يدروكربنيه رهيدوگانه به زنج ونديپ كردن
و تبديل آنها به نوع غيراشباع يكي از اين مراحل است كه توسط 

                                                                                     
1. Fatty acids 
2. Fatty acid desaturases 
3. Polyunsaturated fatty acids 

 ,.Lee et al( شـود يم ـ ميچرب دساچوراز تنظ ـ دياس يهاميآنز

ــيدچرب . )2016 ــرين اس ــاهي   مهمت ــاچورازهاي گي ــامل دس ش
ــاچورازها ــ يدسـ ــد، -ليآسـ ــاچورازهاليپيـ ــول و دسـ ي محلـ

 ,.Li-Beisson et al(هسـتند   6و امگـا  3دسـاچورازهاي امگـا  

ها نيز داراي اسـيدچرب دسـاچورازهاي   ها و باكتريقارچ .)2013
باشند كه ممكـن اسـت نقـش متفـاوتي نسـبت بـه       متعددي مي

 Lu et al., 2020; Racine(دساچورازهاي گياهي داشته باشند 

& Deckelbaum, 2007(.  اسيدهاي چرب غيراشباع سنتز شده
ــاير     ــياليت و س ــا، س ــاختار غش ــاچورازها در س ــن دس ــط اي توس

 ريي ـو تغ ميتنظ ـعملكردهاي سلولي اين جانداران دخالت دارنـد.  
متصل به غشاء، از جملـه   يتوسط دساچورازها ييغشا يدهايپيل

 يهااســفنگوليپيد و )ADSدســاچوراز (-D9 ديــپيل ليآســ دياســ
D4-) دساچورازDES (  شـود انجـام مـي )Li-Beisson et al., 

 هـاي نيپـروتئ  همـه  مشـترك در سـاختار   يژگ ـيو كي. )2013
باشـد.  مـي حفاظت شده  نيديستيه يهافيموت حضوردساچوراز 

-C ونديآهن است كه پ-اياتصال د هيناح كي يحاواين موتيف 

H كنـد  يجـدا م ـ  سـازي غيراشـباع  نديفرآ يآب ط ديتول يرا برا
)Alonso et al., 2003; Díaz et al., 2018(ژن 600 باًي. تقر 

، در دساچوراز چرب هايديكدكننده اس يهاژنمختلف، از جمله  
در  يديــپيل-ليآســ هــاي متنــوعي ســاختاردهــســازمانمســير 

Arabidopsis thaliana   نقـش دارنـد )Li-Beisson et al., 

تـوان  از كاربردهاي دستورزي اسيدچرب دساچورازها مي .)2013
 افزايش محتواي اسـيدهاي چـرب غيراشـباع و بهبـود ارزش    به 

هاي گياهي، تغيير تركيـب و پروفايـل اسـيدهاي    اي روغنتغذيه
هاي محيطي مانند دماي بـيش از  چرب، افزايش تحمل به تنش

حد، خشكي و حمله عوامل بيمارگر، مهندسـي متابوليـك، توليـد    
هاي رژيمي، تركيبات دارويي و سوخت زيستي و نيز توليد مكمل

رب دسـاچورازهاي  اي اشاره كرد. مهندسي ژنتيـك اسـيدچ  تغذيه
ــد   ــداران نيازمن ــان و ريزجان ــاختار،گياه ــناخت س ــرد و  ش عملك

براي دستيابي بـه  باشد. ي اين تركيبات ميكيولوژيزيف يهانقش
 A. platensis كامـل  ژنـوم  يدر مطالعه حاضر، توالاين منظور، 

C1   با ابزارهاي بيوانفورماتيكي مختلف مورد جستجو قرار گرفتـه
ــيدچرب  ژنو  ــاي اس ــاچوراز ه ــابي  دس ــراي ارزي ــايي و ب شناس

خصوصيات مختلف ساختاري و عملكـردي مـورد مطالعـه قـرار     
نتــايج ايــن تحقيــق يــك تصــوير كامــل از اســيدچرب  .گرفتنــد

توانـد در  كنـد كـه مـي   دساچورازهاي سـيانوباكتريايي ارائـه مـي   
هاي دستورزي مسير سنتز اسيدهاي چرب غيراشباع مـورد  برنامه

  د. استفاده قرار گير
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  )KEGG )Kanehisa, 2002ر ريزجلبك اسپيرولينا، به دست آمده از پايگاه اشباع چندگانه دهاي چرب غيرمسير بيوسنتز اسيد .1شكل 

  
  پيشينه پژوهش

بـا   گانـه اسـيدهاي چـرب غيراشـباع چند   مزاياي سلامتي بخش 
ماننـد اسـيد آراشـيدونيك     ،VLC-PUFAs(4زنجيره بسيار بلند (

)ARA ؛ω620:4 ) ــيد ــك اس ) و ω320:5؛ EPA)، ايكوزاپنتانوئي
بسياري را بـه  توجه  ،)ω322:6؛ DHAاسيد دوكوزاهگزانوئيك (
 Connor et al., 2007; Zárate et(خود معطوف كرده اسـت  

al., 2017(. اجـزاي سـاختاري فسـفوليپيدهاي     يبـات از اين ترك
بــه عنــوان پــيش ســازهاي خــانواده بــوده و از طرفــي  غشــايي

هــاي ســيگنال دهنــده، از جملــه    ايكوزانوئيــدهاي مولكــول 
ايفـا   ، نقـش هـا هـا و لكـوترين  هـا، ترومبوكسـان  پروستاگلاندين

اثـرات   علاوه بـر كنتـرل  . )Abedi & Sahari, 2014(كنند مي
ــي ــت تنظيم ــوژيكي و فعالي ــاي فيزيول ــلوله -VLC ،درون س

PUFAدارنـد   كودكاندر تغذيه  نقش مهمي ها)Kaur et al., 

2014; Schuchardt et al., 2010(. 

منـابع غـذايي    هـا خوراكي حاصل از آن هايو روغن انماهي
كـاهش   با توجه بـه اما باشند، ميها VLC-PUFA حاوي اصلي

 روزافـزون درياهـا و   آلـودگي  همچنين وحشي و ماهيان جمعيت
باشـد  براي اين امر نياز مـي  منابع پايدار جايگزين به ،هااقيانوس

                                                                                     
4. Very-long-chain polyunsaturated fatty acids 

)Racine & Deckelbaum, 2007( .    ريزجانـداران بـه دليـل
-ات مختلف، نرخ رشد بـالا در محـيط  توانايي بالاي توليد تركيب

هاي غيرپيچيده و سهولت دستورزي ژنتيكي يـك منبـع بسـيار    
برخـي از مخمرهـا و   باشـند.  هـا مـي  ارزنده براي استحصال ليپيد

سـطوح  . شـوند روغني شناخته مي ريزجاندارانها به عنوان كپك
شود ميانباشته در اين موجودات  هاگليسرول آسيلبالايي از تري

را تشـكيل  درصد وزن زيسـت تـوده    70 ممكن است حتي تاكه 
  .)Kumar et al., 2021; Ratledge & Wynn, 2002(دهد 

بـالاي توليـد    توانـايي  ،Arthrospira platensis ريزجلبك
 ;Khan et al., 2005( را دارد فعـال  سـت يز يهـا تي ـمتابول

Mazo et al., 2004(ـاين گونـه   نيپروتئ ي. محتوا   60از  شيب
اسـت،   نيپـروتئ  يمنبع غن ـ و داده ليدرصد توده خشك را تشك

ــاو ــاد يح ــوجه  ريمق ــل ت ــپيل ي ازقاب  ــ 2/7( دي ــد وزن )، يدرص
درصـد)   5/8خام ( بريبر وزن)، ف يدرصد وزن 3/10( دراتيكربوه

 & Ciferri( باشـد مـي بر وزن)  يدرصد وزن 9/6( يو مواد معدن

Tiboni, 1985(انـد كـه   گـزارش كـرده   محققاناز  ي. برخA. 

platensis چـرب   يدهاياس ،يضرور نهيآم يدهاياس غني منبع
 ها اسـت و استرول GLA(5( كينولنيل-γ ديچندگانه، اس راشباعيغ

                                                                                     
5. γ-linolenic acid 
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)Connor et al., 2007; Kaur et al., 2014( .   بـر اسـاس
ــه  ــل از مطالع ــايج حاص  .Lupatini et al., 2017( ،A( نت

platensis ي نياسـين  محتوا نيبالاتر داراي و هانيتامياز و يغن
B3 )14 100گرم در  يليم (نيتاميو گرم B6 )8/0 گرم در  يليم
ــاميو گــرم) 100 ــيم B12 )32/0 نيت  و گــرم) 100 در گــرم يل

منطقـه  بسته بـه  است.  گرم) 100در  گرم يليم K )2/2 نيتاميو
قابـل   راتيي ـتغ، فصل برداشت و روش خشك كردن ،ييايجغراف
ــوجه ــوا يت ــاروتن در بتا يدر محت ــا 5/33(از  Arthrospiraك  ت

 BATIONO(مشاهده شده است گرم)  100گرم در  يليم 6/231

et al., 2015(يدهاي ـپيل موجـود در  چـرب  يدهاياس ـ بي ـ. ترك 
 داسـي  و) C16: 0 ،46٪( كي ـتيپالم دياس ـشـامل  عمدتاً  يجلبك

 ي ازكمتـر  محتواي و به همراه) C18: 2n-6 ،4/17٪( كينولئيل
ــ ــا دياس ــنولنيل-گام ــ، )C18: 3n-6( كي ــتولئيپالم دياس  كي

)C16:1n-7ـاولئ دي)، اس   كيسـت يريم دي) و اس ـC18:1n-9( كي
)C14:0باشد ) مي(Diraman et al., 2009) .ـو تحل هيتجز   لي

 ريمقـاد  حـاوي  نايروليكه اسـپ  هنشان داد نهيآم هايدياس بيترك
 آســپارتات ،)٪15/8گلوتامــات ( نــهيآم يدهاياز اســ ييبــالا

 )٪96/3( نآرژنـي ) ٪84/4( نلوسـي  ،)٪54/4( نآلاني ،)34/5٪(
ــي ــگلي ،٪34/3 نوال ــ ،)٪3( نيس ــرولي و) ٪58/2( نيروزتي  نپ

 ,.Khan et al., 2005; Mazo et al(باشـد  يم ـ) 15/2٪(

2004(.    
چـرب   يدهايكه سطوح اس ـ اندكرده اثبات ياريبس مطالعات

و  يكيولــوژيزيف اتيخصوصــ يبــرا 6گانــهتــك و چند راشــباعيغ
و حفظ عملكرد مناسـب   بوده ياتيغشاء ح يدهايپيل ييايميوشيب

 ـا يدهاي ـپيل يكيولـوژ يزيف تيبـه وضـع   يكيولوژيب يغشاها  ني
 ,.Alonso et al., 2003; Lee et al(دارد  يغشـاها بسـتگ  

در  يسـاز  اشباعريغ نديفرآ ميبدان معناست كه تنظ ني. ا)2016
 ـوبه ،يطيمح راتييپاسخ به تغ  رخ، ييتـنش دمـا   طيدر شـرا  ژهي

 درو  يكيولـوژ يب يحفظ عملكرد مناسب غشاها نيبنابرا دهد،يم
 است. ياتيح يامر ،هاسلول يبقا جهينت

 يهـا محـرك  پاسـخ بـه  از عملكردهـا، از   ياگسـترده  فيط
 يده ـگناليس يهاستميس ميتا تنظ يستيرزيو غ يستيمختلف ز
 Chi et( پـذيرد انجام مـي  FAD هايتوسط پروتئين ،يهورمون

al., 2011; Lee et al., 2016(   اهـان ي، گمثـال . بـه عنـوان 
 يتـوجه  قابل مقاومت، ω3 FADژن  با بيش بيان يفرنگگوجه

 نـد اهرا پس از قـرار گـرفتن در معـرض تـنش سـرما نشـان داد      
)Domínguez et al., 2010.( دو ژن  ييالقـا  انيبFAD2-3  و

FAD2-4  پنبـه   هايگياهچهدر  نورو  سرما يهاتنشدر شرايط
                                                                                     
6. Single and poly unsaturated fatty acids 

بـر  . عـلاوه )Kargiotidou et al., 2008(شـده اسـت   گزارش 
 ا،يسـو گيـاه  در  GmFAD3 زوفـرم يسـه ا  با خاموش كردن ن،يا

هـا كـاهش   در نهال ايغلاف لوب ايلكه روسيمقاومت در برابر و
ي خـوراك  يهاروغن تيفي. ك)Singh et al., 2011( است افتهي

را  راشـباع يچـرب غ  يدهايكه سطح اس ـ FADs ايبه محتو نيز
 ن،ي. همچن)Zárate et al., 2017( بستگي داردند، نكمي ميتنظ
، هـاي مختلـف  تـنش مقابله بـا   ييتوانا تواننديم FAD يهاژن

طـور  را بـه  زايمـار يبعوامل سرما، گرما و  ،يخشك ،يمانند شور
 Domínguez( كننـد  تنظـيم  هاي مختلفگونهدر  يتوجه قابل

et al., 2010; Hajiahmadi et al., 2020; Singh et al., 
 مختلـف  ياتي ـح يرهايدر مس ـ FAD يهاژن ن،يبنابرا. )2011

در ايـن  . كننـد يم ـ فـا يا هـا PUFA ديتول يرا برا مهمي فيظاو
سـاختاري و عملكـردي ايـن    راستا، بررسي خصوصيات مختلـف  

ي، در كيوانفورمـات يب هـاي ها، با اسـتفاده از روش ها و پروتئينژن
Arthrospira platensis ـدرك دق يرا بـرا  مسـير  توانديم   قي

ها همچنين كانديد كردن ژن و در سلول هاFAD مكانيسم عمل
بـراي بهبـود توليـد     بيـان، به منظور مطالعات انتقال ژن و بـيش 

  كند. هموار ي مختلف،هادر گونه هاي ارزشمندمتابوليت
  

  روش شناسي پژوهش
 C1 A. platensisدر ژنوم FAD ي خانوادههاژن ييشناسا

، NIES-39، از جمله A. platensisهاي مختلفي از تا كنون جدايه
C1 ،NIES-46 ،PCC ،KCTC  و غيــره، در نقــاط مختلــف دنيــا

جداسازي و شناسايي شده است. اطلاعات ژنوميكي برخـي از ايـن   
باشـد. در مطالعـه   هاي داده ثبت و در دسترس ميها در پايگاهجدايه

كـه تـوالي كامـل آن بـا      ،C1 A. platensisحاضر ژنوم ريزجلبك 
 019998.1CPميليون جفت باز و با كد دسترسي  4/6طول تقريبي 

منتشر شده، مورد ارزيابي قرار گرفته است. توالي كامل ژنوم جدايـه  
C1  ــاه داده ) NCBI )https://www.ncbi.nlm.nih.govاز پايگ

ــاه     ــتفاده از پايگـــ ــا اســـ ــتخراج و بـــ  GeneMarkSاســـ
)http://exon.gatech.edu/genemark/genemarks.cgi( 
)Lomsadze et al., 2018( شده توسـط   هاي كدپروتئين، همه

مـامي  اين ژنوم شناسايي شدند. در مرحله بعد بـراي اسـتخراج ت  
 Galaxyهـاي پلتفـرم   ، با استفاده از ابزارFADاعضاي خانواده 

)https://usegalaxy.org ،(   پايگاه داده اختصاصي بـراي ژنـوم
C1 نواده توالي حفاظت شده دمـين عملكـردي خـا    و ساخته شد

FAD ،FA_desaturase (PF00487)  و(PF10520) 
FA_desaturase 2 (PF03405) ايـن پايگـاه    يهانيدر پروتئ

مورد جستجو قرار گرفت. علاوه براين تمامي ، E-10 آستانه باداده 



    ... و) Arthrospira platensis( نايرولياسپ زجلبكير ژنوم گستره در FAD خانواده يهاژن ييشناسا :همكارانفرجي و           92

 

 

 ـن Arabidopsis thalianaدر  FAD يهانيپروتئ پايگـاه  از  زي
-TAIR )https://www.arabidopsis.org ()Garcia داده

Hernandez et al., 2002(  يبـرا  الگـو عنـوان   و بهاستخراج 
 > Eبا مقدار  اسپيرولينادر برابر ژنوم  BLASTp يانجام جستجوها

10-e1 يهاني. پروتئمورد جستجو قرار گرفت FAD با شدهييشناسا 
هـاي تكـراري و يـا فاقـد دمـين      تـوالي دو روش ادغام شدند و هر 

 8اختصاصي كامل به صورت دستي حذف شدند. در نهايـت تعـداد   
 Pfam يهـا از برنامـه  ادهبا اسـتف توالي كامل و غير تكراري تاييد و 

)http://pfam.xfam.org ()Bateman et al., 2004( و 

SMART )http://smart.embl-heidelberg.de/ ()Schultz 

et al., 2000(  در اعضـاي ايـن    هـاي اختصاصـي  حضور دمـين
مكـان  و  DNA يهـا ي. تـوال )2خانواده ژني تاييد شـد (شـكل   

 C1ژنـوم كامـل جدايـه    هـا از  ژنايـن  مربـوط بـه    كروموزومي
گيـري در ژنـوم   هـا بـر اسـاس ترتيـب قـرار     و ژن ستخراج شـد ا

ــام  ــپيرولينا ن ــدند. اس ــذاري ش ــيات گ ــيزيف خصوص  ييايميكوش
 در ProtParam بـا اسـتفاده از برنامـه    ApFAD يهـا نيپروتئ

ــاه ) ExPasy )https://web.expasy.org/protparam پايگــ
)Gasteiger et al., 2005( ندشد ينيبشيپ.  

  

 
  ApFADهاي هاي عملكردي اختصاصي در اعضاي خانواده پروتئينبررسي حضور و موقعيت دمين. 2شكل 
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ــط ف ــوژنتيرواب ــو موت يكيل ــافي ــده  يه ــت ش حفاظ
 ApFAD يهانيپروتئ

كـه در اسـپيرولينا شناسـايي     FADخـانواده  ي نيپروتئ يهايتوال
 يبـرا  سيدوپس ـيآرابشدند به همراه اعضاي اين خانواده ژني در 

 يگيهمسـا نزديكترين بر اساس روش  يكيلوژنتيروابط ف يابيارز
)NJ(7  نرم افـزار   قيتكرار بوت استرپ از طر 1000باMEGAX 
)Kumar et al., 2018( ــدند ــتفاده ش ــرااس ــا ي. ب  ييشناس

ــموت ــافي ــيپروتئ يه ــده در  حفاظــت ين ــاApFADش ــز ه ، ني
) MEME )Multiple Em for Motif Elicitationبرنامــه
  .)Bailey et al., 2009(قرار گرفت استفاده مورد 
  

در  پس از ترجمـه  راتييو تغ يژن يشناسيهست ارزيابي
 ApFAD اعضاي خانواده

هـاي  ، عملكردApFAD يهانيپروتئ يژن يشناسيهست ارزيابي
ــوژيكي و مكــان هــاي زيــر ســلولي مولكــولي، فرآينــدهاي بيول

 CELLO2GO برنامــه قيــاز طر، ApFADهــاي پــروتئين
(cello.life.nctu.edu.tw/cello2go/) شد  ينيبشيپ)Yu et 

al., 2014( . مهـم پـس از ترجمـه در تـوالي      راتيي ـتغبرخي از
-N، 8ونيلاســــيفسفور ، ماننــــدApFADهــــاي پــــروتئين

ــيون ــن9نيتروزيلاسـ ــيكوزيگل-Nو  10، سومويليشـ ــه  ،11ونيلاسـ بـ
ــترت ــاز طر بيـــــــ ــرو قيـــــــ  NetPhosBac رســـــــ

)services.healthtech.dtu.dk/services/NetPhosBac-

ــدار پتانسـ ـ ) /1.0 ــا مق ، )Miller et al., 2009( 0.5> ليب
PredNTS 

)kurata14.bio.kyutech.ac.jp/PredNTS/index.php (
)Nilamyani et al., 2021( ،GPS-SUMO 
)sumo.biocuckoo.cn/index.php ()Zhao et al., 2014( 

 ProGlycProt )proglycprot.org ()Choudharyبرنامــه و 

et al., 2019( شد. ينيبشيپ  
  

                                                                                     
7. Neighbor joining 

8. Phosphorylation 

9. N-nitrosylation 

10. Sumoylation 

11. N-glycosylation 

 پرومـوتر ناحيـه   بررسي حضور عناصر تنظيمي سيس در
ي در تعـامل روابـط  سـنجش   و ApFADهاي خـانواده  ژن

 ينيپروتئ شبكه

ــك از ژن   ــر ي ــه ه ــوط ب ــوتري مرب ــه پروم ــد در ناحي ــاي كاندي ه
 CNNPromoter_bســــيانوباكتري بــــا اســــتفاده از برنامــــه 

)softberry.com/berry.phtml?topic= cnnpromoter_b (
)Umarov & Solovyev, 2017(     مورد شناسـايي قـرار گرفـت و

 هـاي ژن پروموتر يدر نواح سيس يعملكرد مييتنظ عناصرسپس 
ApFAD  ، بـه  جفـت بـاز   1000 يبالادست هيناح در نظر گرفتنبا ،

 PePPER )pepper.molgenrug.nl ()de Jong et كمك برنامه

al., 2012( هـايي  بر اساس نتايج حاصـل از آنـاليز   شدند. ييشناسا
 ـكل هـاي شناسـي ژنـي و پرومـوتر، يكـي از ژن    چون هسـتي  ي دي

ApFAD و شـبكه تعامـل   كانديـد   دي ـپيل يكيمتابول يندهايدر فرآ
) STRING v12.0 )string-db.orgبرنامـه   بـا  نيپروتئ- نيپروتئ

)Szklarczyk et al., 2016(   و بر اساس اطلاعات پروتئـوميكس
  شد. ينيبشيپثبت شده در اسپيرولينا 

  
 ـب ليپروفاسازي شبيه بـر اسـاس    ApFAD يهـا ژن ياني
 RNA-seq يهاداده

بـراي   RNA-seqهاي در مطالعه حاضر با توجه به عدم وجود داده
مختلـف، از الگـوي بيـان     هاي اسپيرولينا در شرايط تنشژنتمامي 
 Arabidopsisدر  ApFADترين ارتولـوگ بـراي هـر ژن    نزديك

كانديــد در شــرايط  FADهــاي اســتفاده شــد. پروفايــل بيــاني ژن
هاي محيطي شوري، خشكي، اكسـيداتيو، سـرما و اسـموتيك    تنش

مربـوط   FPKMمورد ارزيابي قرار گرفت.  براي اين منظور مقـادير  
ــرم       ــف، از پلتف ــوژيكي مختل ــرايط بيول ــر ژن در ش ــان ه ــه بي ب

Expression Atlas   در پايگـاه دادهELIXIR  درEMBL-EBI 
)ebi.ac.uk/gxa/experiments ()Moreno et al., 2022( 

هــر ژن بــه  FPKM12 ريمقــاددر مرحلــه نهــايي اســتخراج شــد. 
مربـوط بـه    يحرارت نقشه ترسيم يبرا تبديل شده و 2log مقادير

 Chen( استفاده شـد  TBtools فزارااز نرمبيان اين خانواده ژني 

et al., 2020(.  
  

  نتايج و بحث

                                                                                     
12. Fragments Per Kilobase of transcript per Million mapped reads 
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 A. platensisدر ژنوم  ApFADخانواده ژني  شناسايي اعضاي
  و ارزيابي خصوصيات فيزيكوشيميايي

توانـد  مي، يژنوم اسيدر مق FAD يخانواده ژن كيستماتيس يابيارز
 يهـا روغن تيفيك شيبه منظور افزا قابل اتكا يمولكول اساس كي

 چـرب  يدهاياس ـسـنتز   ريمس كيمتابول يمهندس قياز طرخوراكي 
مختلف  يهادر گونه اين خانواده ژنومي مطالعه. كندفراهم  راشباعيغ
 Arabidopsis )Michaelson et ي و ريزجانـداران، از قبيـل  اهيگ

al., 2009(اي، سو )Chi et al., 2011(،   گنـدم)Hajiahmadi et 

al., 2020( ــرنج ــك)Chen et al., 2019(، ب ــاي ، ريزجلب ه
Thalassiosira pseudonana )Tonon et al., 2005( ،

Schizochytrium sp. )Jia et al., 2022( هـاي مختلـف   گونه و
بـا   .، صورت گرفته است)Aspergillus )Tang et al., 2018قارچ 

هـاي مختلـف   توجه به اهميت فراوان ريزجلبك اسپيرولينا در زمينه
كامل اين ريزجلبك، ژنوم  در مطالعه حاضرصنعتي، تغذيه و دارويي، 

كه نقش بسزايي در  FADبه منظور جستجوي اعضاي خانواده ژني 
هـاي مختلـف   تامين مواد مغذي و همچنين ايجاد مقاومت به تنش

هـاي تكـراري و   پس از حذف توالي دارند، مورد بررسي قرار گرفت.
 ري ـغ نيپـروتئ  8 نيز موارد فاقد دمين اختصاصـي كامـل، تعـداد   

 ييشناسـا  A. platensis C1در ژنـوم   ApFAD بالقوه تكراري
  ).1(جدول  ندشد

 نينـوع پـروتئ   چهار، شده در اين مطالعه ينيبشيپ مطابق نتايج
ApFAD  شـامل، Omega )FAD2 ،(Acyl-CoA desaturase 

)First( ،CrtR_beta-carotene-hydroxylase )FAB2( و 
Sphingolipid desaturaseـ، بر اساس توز   ياختصاص ـ دمـين  عي

ــروتئ ــپيرولينادر  نيپ ــا اس ــدول   ييشناس ــدند (ج ــواص  ).2ش خ
 شـد  ين ـيبشيپ ApFAD يهانيدر پروتئ يمتنوع ييايميكوشيزيف
 لويك 15/42) تا ApFAD-5(در  37/31از  هاپروتئين يزن مولكولو

 ـزوالكترينقطه ا ريمقادبود.  ري) متغApFAD-4دالتون (در  ) pI( كي
(در  9/8) تــا ApFAD-8(در  29/6از  ApFAD يهــانيدر پـروتئ 

ApFAD-1ييشناسـا  يهـا نيحال، اكثر پـروتئ  نيبود، با ا ري) متغ 
قليايي  تيكه ماه ،نشان دادندرا  7از  شيب pI رمقادي) ٪62~شده (

ر شـاخص  ي). مقـاد 2(جـدول   دهـد نشان ميرا  هااكثر اين پروتئين
از  بيشترشده  ييشناساهاي ApFAD از ٪62,5~) در II( يداريناپا
دهنده ناپايدار بـودن ايـن پـروتئين هـا     شد كه نشان  ينيبشيپ 40

 ـفاتيشـاخص آل  يپارامترها ن،يهمچن باشد.مي كـل   نيانگي ـو م كي
 ـبـه ترت  ApFAD يهـا ني) پـروتئ GRAVY( كيدروپاتيه در  بي

 و )ApFAD-1(در  73/101) تـا  ApFAD-2(در  49/89 محدوده
بينـي  پيش )ApFAD-5(در  222/0 تا) ApFAD-2(در  - 046/0
ها و همچنين پتانسيل گريز بودن اين پروتئين، كه حاكي از آبشدند

 )Rao et al., 2008(هـاي محيطـي   آنها در پاسخگويي بـه تـنش  
  .باشدمي

  

 ApFAD يهانيپروتئ يبندو طبقه يكيلوژنتيروابط ف

ر چهـا  آنها را به ApFAD يهانيپروتئ يتكاملروابط  مطالعه
 ،Iدر گــروه  )6- امگــا نيپــروتئ 2(بــا  Omega دســته اصــلي

CrtR - بتاكاروتن هيدروكسـيلاز )FAB2،   در ) نيپـروتئ  1بـا
- سـيل آو  IIIدر گـروه   )نيپـروتئ  2(با  اسفنگوليپيد، IIگروه 

ــاچوراز ــد دس ــامل ، First( ليپي ــروتئ 3ش ــروه  )نيپ  ،IVدر گ
خوشــه  حاضــر در هــر يهــانيپــروتئكــه  ،كــرد يبنــدطبقــه

 3ل را نشان دادند (شـك  يف مشابهيموت يالگوهافيلوژنتيكي 
 يحـاو  First دسـته مربـوط بـه    يهانيپروتئ همه). الف و ب

ر در سـاختا  1و  2، 3 هـاي موتيـف از اي شـده  تظاحف يالگو
هـاي مربـوط بـه گـروه     ApFADكـه   يخود بودنـد، در حـال  

ر خود دارند را در ساختا 6و  4، 3 هايموتيف تنها اسفنگوليپيد
امگـاي   نيپـروتئ  هـر دو ). در 3الـف و ب و جـدول    3ل (شك

ــف   ــب موتي ــب و ترتي ــده تركي ــايي ش ــه صــورت  شناس ــا ب ه
بود. همچنين، در تنها عضو پـروتئين   6و  4، 5، 3هاي موتيف

تاكاروتن هيدروكسيلاز نيز، عليرغم ب- CrtRدساچوراز از گروه 
 هاي اسفنگوليپيد، تنهـا داراي شباهت ساختاري آن با پروتئين

 3ل (شـك بود  در الگوي موتيف خود 6و  3هاي شماره موتيف
، كـه سـازنده   Histidin Box 1، 3شـماره   فيموت ).الف و ب

 يهـا نيپـروتئ ه هم ـدر  هاي عملكردي كليـدي يكي از بخش
ApFAD  در همـه اعضـاي خـانواده    استApFAD   حضـور

  داشت.
حفاظـت   اريبس عملكردي نيديستيچهار جعبه هطور كلي، به

 ـو  انتهاي آمينـي  در قسمتمورد شده، سه  احيـه  در ن مـورد  كي
 ييشناسـا  ApFAD يهـا نيدر تمام پـروتئ  ،انتهاي كربوكسيلي

  ).ج 3و شكل  4شدند (جدول 

  
  هاشناسايي شده در ژنوم ريزجلبك اسپيرولينا و مشخصات ژنتيكي آن FADهاي ليست ژن .1جدول 

NCBIشناسه دسترسي در 

NCBI locus ID 
  نام ژن

Gene symbol

  DNAاندازه 
DNA length (bp)

  موقعيت ژنومي
Genomic position

  ژن صيفتو
Gene description 

AFXD01000010.1 ApFAD-1906304166..305071fatty acid desaturase; CrtR_beta-carotene-hydroxylase 

APLC1_0651 ApFAD-2 1071 600352..601422 Delta-12 acyl-phospholipid desaturase; OMEGA-6 
FATTY ACID DESATURASE 

AJ002065.1 ApFAD-31464788338..789801delta-9 desaturase, desC; Stearoyl-CoA desaturase (Delta-



  95            1403 پاييز، 47، پياپي 1ي، سال چهاردهم، شماره زراع اهانيگ يفناورستيزنشريه علمي 
 

 

9 desaturase 
FJ752023.1 ApFAD-41151833310..834461delta-6 desaturase (D6d) 
AF002252.1 ApFAD-58131138073..1138438delta 9 fatty acid desaturase, acyl-lipid desaturase 

X86736.1 ApFAD-6 1282 1432941..1434223 delta-12 desaturase; desA; OMEGA-6 FATTY ACID 
DESATURASE 

APLC1_2346 ApFAD-78132236276..2237088stearoyl-CoA desaturase (delta-9 desaturase) 
APLC1_2499 ApFAD-811072397108..2398214Delta6 Fatty Acid Desaturase (Delta6-FADS)-like 

  شده در ژنوم ريزجلبك اسپيروليناشناسايي ApFADهاي خصوصيات فيزيكوشيميايي پروتئين .2جدول 

  دمين عملكردي
Domain 

  نوع پروتئين
Protein type 

متوسط 
هيدروپاتي 

  كل
GRAVY 

شاخص 
  آليفاتيك
Aliphatic 

index 

شاخص 
  ناپايداري

Instability 
index 

نقطه 
  ايزوالكتريك

pI 

وزن 
  مولكولي

MW 
(Da) 

طول 
  پروتئين
Protein 
length 

(aa)

شناسه 
  پروتئين

Protein id 

  نام ژن
Gene 

symbol 

FA_desaturase_2 
(PF03405) 

CrtR_beta-
carotene-

hydroxylase; 
FAB2 

0.151 101.73 43.74 8.9 34889.59 301 EKD10288.1 ApFAD-
1 

FA_desaturase 
(PF00487) 

Omega 6; 
FAD2 -0.046 89.49 42.28 6.56 41842 356 UWU45967.1 ApFAD-

2
FA_desaturase 

(PF00487), 
Lipid_DES 
(PF08557) 

Acyl-CoA 
desaturase; 

First 
0.208 96.37 27.78 7.27 31406.51 270 CAA05166.1 ApFAD-

3 

FA_desaturase_2 
(PF03405) 

Sphingolipid 
desaturase; 

FAB2 
0.181 98.26 40.69 6.48 42154.73 368 ACN65115.1 ApFAD-

4 
FA_desaturase 

(PF00487), 
Lipid_DES 
(PF08557) 

Acyl-CoA 
desaturase; 

First 
0.222 96.74 28.41 7.27 31376.48 270 AAD00996.1 ApFAD-

5 

FA_desaturase 
(PF00487) 

Omega 6; 
FAD2 0.063 91.03 42.05 7.8 40928.39 351 CAA60415.1 ApFAD-

6
FA_desaturase 

(PF00487), 
Lipid_DES 
(PF08557) 

Acyl-CoA 
desaturase; 

First 
0.208 96.37 27.78 7.27 31406.51 270 UWU47577.1 ApFAD-

7 

FA_desaturase_2 
(PF03405) 

Sphingolipid 
desaturase; 

FAB2 
0.191 97.99 41.15 6.29 42057.52 368 UWU47727.1 ApFAD-

8 

  
  ApFADهاي بيني شده در پروتئينهاي حفاظت شده پيشموتيف و الگوي مشخصات. 3جدول 

  شماره موتيف
Motifs No. 

E-
value Sites طول  

Width

  توالي
Sequence

  مستندسازي
Annotation 

1  1.50E-
06 3 50 RIVVVFHCTWFVNSATHKFGYQTYQSNDNSKNCWWVALVTYGEGWHNNHH C-terminal 

His-Box III

2 3.00E-
06 3 50 WSHMGWMLREIPADADVPRFTKDINEDPVYLFLQNYFIPIQVALGVVLYL - 

3 2.10E-
02 7 21 HDITHRSFSRNKWVNYLLGHT N-terminal 

His-Box I

4 4.30E-
03 4 41 WKFRHTLLHHTYADIPGRDPEQWGDELVRLSPSVEYRWY - 

5 3.30E-
03 2 50 SWRIGHNQHHKYTNRMELDNAWQPWRKEEYQNAGKFMQVTYDLFRGRAWW His-Box II 

6 3.40E-
02 5 41 NWLVGGJNYHIVHHLFPAIPWYNYRKAAPILAEVCEEYGYP His-Box IV 

  
در واقع ايـن سـاختارهاي هيسـتيديني حفاظـت شـده كـه در       

شـود، موجـب   موجودات مختلف يافت مي FADهاي پروتئين
ها به ويژه در شرايط تـنش  تنظيم عملكرد سلولي اين پروتئين

 1 نيديسـت يجعبـه ه . )Díaz et al., 2018(شوند محيطي مي
شـد، در   يي، شناساApFAD يهاني) در تمام پروتئ3 في(موت
 يهـا نيدر پـروتئ تنها ) 5 في(موت 2 نيديستيكه جعبه ه يحال

). 3(جـدول   شد ينيبشيپ) ApFAD-6و  ApFAD-2(امگا 
ناحيه انتهاي ) فقط در 1 في(موت 3 نيديستيجعبه ه ن،يهمچن

 ليپيد دساچوراز- گروه آسيلمرتبط با  يهانيپروتئكربوكسيلي 
)ApFAD-3 ،ApFAD-5 و ApFAD-7 (شد، در  ينيبشيپ

ــال ــه ه يح ــه جعب ــ(موت 4 نيديســتيك ــروه6 في ــا) در گ  يه
Omega ،CrtR - ) ــيلاز ــاروتن هيدروكس و  )ApFAD-1بتاك

 شــد. ييشناســا )ApFAD-8و  ApFAD-4اســفنگوليپيد (
هاي غشائي، معمـولا  FADهاي هيستيديني موجود در موتيف

–H/Q(X)2و  H(X)3–4H ،H(X)2–3HHبـــا الگوهـــاي 

3HHهـا  فعاليت كاتاليزوري ايـن پـروتئين   و اند، گزارش شده
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آهـن از طريـق همـين    - داي واسطه اتصال به سـاختارهاي به
 ,.Alonso et al(گيـرد  نـواحي حفاظـت شـده صـورت مـي     

2003(.  
هـايي  هاي مختلـف، رويـداد  ه روابط تكاملي گونهدر مطالع

شـدگي ژنـي و حتـي ژنـومي، بسـيار مشـاهده       نظير مضـاعف 

توانـد  ها مـي شود، بنابراين بررسي روابط تكاملي بين گونهمي
هاي ژني و پروتئينـي  اطلاعات ارزشمندي در رابطه با عملكرد

  فراهم كند.

  
سي روابط فيلوژنتيكي با استفاده از . (الف) بررApFADهاي و لوگوي ساختاري مربوطه در پروتئين هاي پروتئينيروابط فيلوژنتيكي، الگوي موتيف .3شكل 

ه اصلي سپيرولينا را به چهار گروادر ژنوم  FADهاي ) پروتئينNJتكرار بوت استرپ بر مبناي روش نزديكترين همسايگي ( 1000و  MEGAXنرم افزار 
بيني شد. ها پيشپايه در همه پروتئين His-Box 1عنوان به 3تيف شماره بفرد بود و موهاي پروتئيني در هر كلاستر منحصرتقسيم كرد. (ب) الگوي موتيف
خت، كه محور مشخص سا ApFADهاي را در پروتئين His-Boxهار ناحيه حفاظت شده بيني شده براي هر موتيف وجود چ(ج) بررسي لوگوهاي پيش

  ها است.عمودي بيانگر ميزان حفاظت شدگي اسيدهاي آمينه و محور افقي نيز نشان دهنده تنوع و تعداد آن
  

  در اسپيرولينا ApFADهاي نواحي جعبه هيستيدين عملكردي و حفاظت شده در ساختار پروتئين .4جدول 

  شناسه ژن
Gene ID 

Box 1 Box 2 Box 3 Box 4 
  توالي

Sequence 
  موقعيت
Position 

  توالي
Sequence

  موقعيت
Position

  توالي
Sequence

  موقعيت
Position

  توالي
Sequence 

  موقعيت
Position

ApFAD-1 HDASH 68-88 - - - - HLIHH 224-264
ApFAD-2 HDCGH 88-108 HNQHH 119-168 - - HIPHH 276-316
ApFAD-3 RLITH 61-81 - - HNNHH 182-231 - -
ApFAD-4 HDGNH 89-109 - - - - HTVHH 293-333
ApFAD-5 RLITH 61-81 - - HNNHH 91-140 - -
ApFAD-6 HDCGH 89-109 HNQHH 120-169 - - HIPHH 277-317
ApFAD-7 RLITH 61-81 - - HNNHH 182-231 - -
ApFAD-8 HDGNH 89-109 - - - - QTVHH 293-333
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 ـ، FAD يهـا ژنروابـط تكـاملي    شـتر يب ارزيـابي  يبرا  كي

ــت ف ــوژنتيدرخ ــوال  يكيل ــتفاده از ت ــا اس ــايب ــ يه ــهيآم دياس  ن
 Arabidopsis و A. platensis در FAD يهـــانيپـــروتئ

thalianaبـر  شد.  ، به عنوان يك موجود مدل تاييد شده، ترسيم
گـروه   شـش در  FAD يهـا نيپـروتئ اساس نتايج بدست آمده، 

 كلاس مربوط به يهاFAD). 4(شكل  ي شدندبندمختلف دسته
كـه   يشـدند، در حـال   يبنـد طبقه Iگروه  درها گونه نيامگا در ا
ــروه  ــا IIگ ــروتئ تنه ــروه   نيپ ــه گ ــوط ب ــاروتن -CrtRمرب بتاك

ــي  ــانواده ژن ــپيرولينا در در  FAD هيدروكســيلاز را در خ ــر اس ب
در  اسـفنگوليپيد  يهـا مرتبط با خوشه ياعضا ن،ي. همچنگيرديم

 12با  V). گروه 4شدند (شكل  يگروه بند IVو  III يهاكلاس
ي و بـه  كيلوژنتيدرخت ف كلاس در اين نيعضو به عنوان بزرگتر

ــروتئين ــوان پـــ ــين عنـــ ــاوي دمـــ ــاي حـــ ــاي هـــ هـــ
ــي  Lipid_DES و FA_desaturase (PF00487)اختصاص

(PF08557)،  ليپيـد دسـاچوراز،   -سـيل ي آهـا گروهتحت عنوان
گروه بـزرگ  عضو به عنوان هشت با نيز  VI شناسايي شد. گروه

. عـلاوه  ندشد پيش بيني ،FAD4ي هاديگر، دربرگيرنده پروتئين
 در هـا ApFAD ،تيكيلـوژن يف ليو تحل هيبا توجه به تجز ن،يبر ا

ند كـه بيـانگر فقـدان    وجـود داشـت   VIبجـز گـروه    هاهمه گروه
باشد، كه اين در ژنوم اسپيرولينا مي FAD4هاي كلاس پروتئين

هـايي در جهـت   تواند بيانگر امكان رخداد موتاسـيون موضوع مي
 Lee(ها باشد حذف يا تغيير نوع فعاليت كاتاليزوري اين پروتئين

et al., 2016(شـنهاد يپ تواني، ممطالعه حاضر جي. بر اساس نتا 
از  يبرخ ـ يممكـن اسـت بـرا    مشـابهي  يكرد كه منشـأ تكـامل  

 پتانسـيل ايجـاد   كـه  ،وجود داشته باشد بندي شدهخوشه يهاژن
  .سازدمي فراهمها را در سلول يمشابه يعملكردها

  
 پس از ترجمه راتييو تغ يژن يشناسيهستنتايج  تفسير

 ApFADدر خانواده 

 ميتنظ ـ يكيولوژيب يندهايژن، فرآ يشناسيهست نتايجبر اساس 
 آنهـا ، مشاركت قابل توجه ApFADخانواده  يهاشده توسط ژن

 يدهاياس يوسنتزيب يندهايفرآ د،يپيل سميمتابول يندهايرا در فرآ
توجـه بـه    بـا  .دادكاهش نشان -ونيداسياكس يندهايچرب و فرآ

ــتجز ــو تحل هي ــايج لي ــتري، بنت ــروتئ ش ــانيپ در  ApFAD يه
و ) ٪20( ييپلاسـما  يغشـا ، )٪60(سلولي  يدر غشا اسپيرولينا

ــد دركلروپلاســت ــرار )٪20( تيلاكوئي ــه ق ــدگرفت ). 5 شــكل( ان
 39نشان داد كـه   ApFAD يهاژن يعملكرد مولكول ينيبشيپ

و ي دوردوكتازياكس ـ تي ـدر فعال بي ـبـه ترت  ،درصد از آنهـا  17و 

 اكسيداسيون اكسيژن مولكولي و تبديل آن بـه دو مولكـول آب،  
داراي ايـن   هـا ApFADدرصد از  17 ن،ينقش دارند. علاوه بر ا

در اتصـال   پتانسيل بودند كه به عنـوان مولكـول تنظـيم كننـده    
و 11، 11 هاي آهن عمل كنند. علاوه بر ايـن، به يون هانيپروتئ

ي هـا ميآنـز ، به ترتيب بـه عنـوان   ApFAD يهادرصد از ژن 5
 هاي چـرب مولكولي اسيد تيدر فعالكننده اصلي دساچوراز تنظيم

نقـش دارنـد    CoA-نولئـول يلو CoA -، اسـتئارويل كيتولئيپالم
نشـان   يكيولـوژ يب هـاي نديفرآنتايج حاصل از بررسي ). 5(شكل 
 يدهاياس ـ يوسـنتز يب نديدر فرآ ApFAD يهاژن شتريداد كه ب
ــديفرآ و )%37چــرب ( ــد ن ــابوليكي ليپي ايفــاي نقــش  )%31( مت

، بـه  هاApFADاز  %11و  16علاوه بر اين، ). 5(شكل كنند مي
ها و بيوسـنتز  ترتيب، داراي پتانسيل كنترل گليكوزيلاسيون ليپيد

هاي ثانويه بودند، كه به نوبه خود بيانگر نقش پر اهميت متابوليت
ها در اسپيرولينا به دنبال قرارگيري در شـرايط داراي  اين پروتئين
. عـلاوه بـراين، برخـي از    )Lu et al., 2020(باشـد  تـنش مـي  

 اسـيد  يكيمتـابول  نـد يفرآتنظـيم  احتمـالاً در   ApFADهاي ژن
دخالـت گسـترده    توانـد مـي كه ، )، نقش دارند%5(كربوكسيليك 

مختلــف در طــول  يســلول ينــدهايآرا در فر ApFAD يهــاژن
  .)Offermanns, 2017( نشان دهد اسپيرولينا يچرخه زندگ

ــتغ ــر پــس از  راتيي ــرات مهمــي ب ــه اث ــه، ك ــ ترجم  ميتنظ
ــد از محــرك يناشــ يهــاواكــنش ــده دارن هــا در موجــودات زن

)Hashiguchi & Komatsu, 2016(،   اتنـواحي داراي تغييـر 
-Nو  نيتروزيلاســــيون، سومويليشــــن-N، ونيلاســــيفسفور

. بـه  ندشـد  ينيبشيپ ApFAD هاينيدر پروتئ ونيلاسيكوزيگل
، Omega 6متعلق به گـروه   ApFAD هاينيپروتئ يكي ازجز 

)ApFAD-2 ،(يهانيپروتئ ريسا ApFAD ـيكوزيگل ليپتانس  ه ل
خود  )N( هاي آسپاراژيناسيد آمينهاز ي كاتم نيتروژن در ي شدن

 و ApFAD-4هــاي را دارا بودنــد، كــه در ايــن ميــان پــروتئين
ApFAD-8 ها، بالاترين پتانسـيل  متعلق به كلاس اسفنگوليپيد
يليشـن  نتايج بررسي تغييرات سومو). الف 6(شكل  را نشان دادند
ر هـر  دبيانگر وجود حداقل يك تغيير  ApFADهاي در پروتئين

يافته در  هاي تغييراسيد آمينه ترينپروتئين بود؛ به طوريكه بيش
ــروتئين ــاي پ ــه ApFAD-8 و ApFAD-1 ،ApFAD-2ه ، (ب

وليپيد) و اسـفنگ  6ترتيب از دسته بتاكاروتن هيدروكسيلاز، امگـا  
هـاي  ApFAD. عـلاوه بـراين، همـه    )ب 6(شـكل  يافت شدند 

 ApFAD-6يپيد دساچوراز و همچنـين  ل-متعلق به كلاس آسيل
ينـه  تغييرات قابل توجهي در اسـيد آم  ، دارايOmega 6از گروه 
  ).S1ب و جدول  6شكل ) خود بودند (Kليزين (
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ــامي  ــروتئينتم ــاي پ ــترده ApFADه ــواحي گس اي از داراي ن
) خـود  Cهـاي سيسـتئين (  تغييرات نيتروزيلاسيون در اسيد آمينه

 Omega 6هاي گروه ها در پروتئينبودند، كه بالاترين ميزان آن
هـاي گـروه   ج). همچنين، پـروتئين  5شد (شكل اسپيرولينا يافت 

هـاي  ها نيـز اسـيد آمينـه   ليپيد دساچوراز-ها و آسيلاسفنگوليپيد

). S1سيستئين نيتروزيله شده قابـل تـوجهي را داشـتند (جـدول     
 ApFAD يهانيپروتئ ترجمهپس از  ونيلاسيفسفور يهامحل

) Sشـده (  لهيفسـفر  نيسـر  يهـا مانـده ياز باق ياگسترده فيط
 ـتغ يهااز مكان يهمراه با برخ ) را نشـان  T( نيترئـون  افتـه ي ريي

  ).د 6(شكل  دادند

 
ها را در شش آن Arabidopsis thalianaدل در ريز جلبك اسپيرولينا و گياه م FADهاي خانواده بررسي روابط تكاملي بين پروتئين. 4شكل 

باشد. درخت فيلوژنتيكي با استفاده از نرم مي FADهاي اي از پروتئينبندي كرد، كه هر گروه نمايانگر كلاستر عملكردي ويژهكلاستر مختلف دسته
  ) ترسيم شد.NJبوت استرپ بر مبناي روش نزديكترين همسايگي ( 1000و با تكرار  MEGAXافزار 
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هاي مختلف سلولي سپيرولينا و عملكردادر ريزجلبك  ApFAD هاي) پروتئينGene Ontologyشناسي ژن (آناليز هستي نتايج حاصل از. 5شكل 

  سلولي. اي زيراجز و هاي متنوع عملكرد مولكولي، فعاليت بيولوژيكيدر مسير
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هاي گروه ليكوزيلاسيون در پروتئينگ- N . (الف) بالاترين ميزان تغييراتApFADهاي نتايج حاصل از بررسي تغييرات پس از ترجمه در پروتئين. 6شكل 
ز دسته ا ApFAD-4لاز و ن هيدروكسياكاروتاسفنگوليپيد يافت شد. (ب) بيشترين و كمترين ميزان تغييرات سومويلاسيون به ترتيب در تنها پروتئين گروه بت

از ها بود. (د) نيمي Omegaيزان در گروه ، با بالاترين مApFADهاي ند هماهنگي در پروتئيناسفنگوليپيد بود. (ج) تغييرات نيتروزيلاسيون داراي رو
. محور افقي لاسيون شدندديگر علاوه بر آن در اسيد آمينه ترئونين نيز متحمل تغييرات فسفريتنها در اسيد آمينه سرين و نيمي  ApFADهاي پروتئين

 نشانگر نام پروتئين و محور عمودي حاكي از تعداد اسيد آمينه تغيير يافته پس از ترجمه در هر پروتئين است.

  
هـاي متعلـق بـه گـروه     پـروتئين  نتايج بدست آمـده،  مطابق

Omega 6،   شـاملApFAD-2  وApFAD-6  ،در اسـپيرولينا ،
تنها در محل اسيد آمينه سرين در ساختار خود متحمل تغييـرات  

تنها عضو ، به عنوان ApFAD-1. پروتئين فسفوريلاسيون شدند
 ناحيـه  4متعلق به كلاس بتاكـاروتن هيدروكسـيلاز، نيـز داراي    

فسفريله شده در اسيد آمينه سرين در ساختار خـود بـود. ايـن در    
ليپيـد  -ي متعلق بـه گـروه آسـيل   هانيپروتئحاليست كه، تمامي 

هـاي اسـفنگوليپيد   دساچوراز به همراه تنها يك عضو از پـروتئين 
)ApFAD-4در  نيترئـون هاي سرين و هـم  )، هم در اسيد آمينه

(جـدول  سيون شده بودند ساختار خود، متحمل تغييرات فسفوريلا
S1(هاي . بطور كلي، پروتئينApFAD    هـاي  متعلـق بـه گـروه

Omega 6 )ApFAD-2  وApFAD-6 ــفنگوليپيد ) و اســـ
)ApFAD-4  وApFAD-8 داراي بيشترين فسفوريلاسيون در (

توانـد نقـش   ساختار قابل ترجمه خود بودند، كه اين موضوع مـي 
هاي محيطي برجسته تنش ها را در ايجاد مقاومت بهاين پروتئين

 پس از ترجمـه  راتييتغاين  .)Kazanecki et al., 2007(سازد 
هستند كـه   يپردازش كووالانس يدادهايروها نيپروتئ در ساختار
 ـ يكيزيوفيخواص ب  ـرا از طر نيپـروتئ  كي  ـافـزودن   قي گـروه   كي
 ,.Yan et al(داده  ريي ـتغ نـه يآم ديچند اس ـ اي كيكننده به اصلاح

از  يعيوس فيط در يديكل مييتنظ يهاسميبه عنوان مكان و )2023
  .)Ramazi & Zahiri, 2021( دكننيها عمل مپروتئوم
 
ي پرومـوتر نـواحي  در سـيس   مييعناصر تنظبيني پيش
  ApFAD هايژن

تواند يم يپروموتر يدر نواح سيسكننده ميعناصر تنظ ييشناسا
ي تعـامل  يهـا شـبكه  كمك كرده وها ژن دقيق به درك عملكرد

مختلـف در   يهـا نيپـروتئ  كـه نشان دهد؛ به طوري راها آن بين
 ـاز طر ي،سـت يرزيغ يهـا مواجهه با تنش اتصـال بـه عناصـر     قي

 ميتنظ ـهـا را  آن ،هـدف  يهـا ژن ترموجود در پرومـو  يعملكرد
ــواح ،مطالعــه حاضــر در .)Cao et al., 2016( كننــدمــي  ين

 يبـرا  اسپيرولينادر ژنوم  ApFAD هايي مربوط به ژنپروموتر
مطابق قرار گرفت.  يابيمورد ارز سيس كنندهميعناصر تنظ افتني
مقابلـه بـا    يبـرا  سياز عناصـر س ـ  يانواع مختلف ـ حاصل، جينتا

در ناحيـه بالادسـت    ،محـرك  طيمختلـف و شـرا   يهـا هورمون
  ).7شكل ( بيني شدندپيش ApFADهاي ژن

هسـته   عنصـر پرومـوتر، ماننـد   در  سيعناصر مشترك س ـ
TATA-box  وCAAT-boxــام ژن ــا، در تم  ApFAD يه

-ApFADهـاي  ، كه تعداد اين عناصـر در ژن شدند بينيپيش

6 ،ApFAD-7 و ApFAD-4 ، ــب ــه ترتيـ ــه   بـ ــق بـ متعلـ
ليپيد و اسفنگوليپيد، بيشـتر بـود كـه    - كلاسترهاي امگا، آسيل

ها در تنظـيم كـارايي و   تواند بيانگر پتانسيل بالاي اين ژنمي
. )Tora & Timmers, 2010(صحت انجام رونويسـي باشـد   

بـه   يده ـ(پاسـخ  ABREهـا، ماننـد   عناصر مرتبط با هورمون
متيـل  دهنـده بـه   (عنصـر پاسـخ   CGTCA)، كيزيآبس ـ دياس

اسـيد  دهنـده بـه   عنصر پاسخ( TCA-element ) وجاسمونات
تعدد و  شدند. ييشناسا هاساليسيليك)، تقريباً در همه پروموتر

ا، ه ـفراواني تقريباً مشابه ايـن عناصـر پاسـخگو بـه هورمـون     
ها در تنظيم مراحـل مختلـف   درواقع بيانگر نقش مهم اين ژن

هــاي محيطــي در رشــد و نمــو و همچنــين پاســخ بــه تــنش
هـاي  ژنباشد؛ به طـور مثـال، تمـامي   ريزجلبك اسپيرولينا مي

ليپيـدها در اسـپيرولينا داراي   - بيني شده در كلاستر آسيلپيش
ونات، هايي نظير متيل جاسمعناصر سيس پاسخگو به هورمون

توانـد  اسيد ساليسـيليك، اكسـين و جيبـرلين بودنـد، كـه مـي      
ها در مسيرهاي سلولي مختلفـي چـون   نشانگر اهميت اين ژن

هاي محيطي تنظيم رشد و ايجاد پاسخ مقاومتي در برابر تنش
  .)Verma et al., 2016(باشد 

هـاي جيبـرلين   هورمـون علاوه براين، عناصر پاسخ دهنده بـه  
)P-box در (ApFAD-5 و ) اكســــــــينAuxRR-core  و

TGA-element در (ApFAD-3  وApFAD-4  نيـــــــــز
 يهاجنبه ليرا در تعد هااين ژن ليكه پتانسبيني شدند، پيش

-Soria( سـازد يآشـكار م ـ  در اسـپيرولينا مختلف رشد و نمـو  

García et al., 2019(.  
در  GATA-motifو  Box_4 ،G-Boxعناصر پاسـخگو بـه نـور    

، كه احتمالا به پتانسـيل بـالاي   شدند افتي ApFAD يهاژن همه
. ها، اشاره داردفلاونوئيدهايي مانند ها در زمينه توليد متابوليتاين ژن

(دخيل در پاسخگويي بـه   LTR مختلفي، از قبيل سيسفاكتورهاي 
هــاي (دخيــل در پاســخگويي بــه تــنش MYBدماهــاي پــايين)، 
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در  WRKYهـاي  (متصل شونده بـه پـروتئين   W-boxمحيطي)، 
(دخيـل در   TC-richهاي غيرزيستي)، راستاي پاسخگويي به تنش

(دخيل در القاي  MBSها) و مكانيسم دفاعي و پاسخگويي به تنش
در جريـان   MYBهاي ها و محل اتصال پروتئينديفلاونوئبيوسنتز 

دفـاعي و   مـي يبه عنوان عناصـر تنظ پاسخگويي به تنش خشكي)، 
 ApFAD هايژنداراي اهميت فراوان، در ناحيه پروموتري تمامي 

  .)7شكل (بيني شدند پيش

  

  
  .در اسپيرولينا ApFADهاي موجود در نواحي پروموتري ژن عناصر سيس. 7شكل 

ها، علاوه بـر  ليپيد دساچوراز- هاي متعلق به گروه آسيلژن
 هاي مختلف، داراي عناصر سـيس هاي پاسخگو به تنشفاكتور

ــه هورمــون ــاوتي چــون اســيد  پاســخگو ب هــاي متعــدد و متف
ساليسيليك ، جيبرلين و اكسين، در ناحيه پروموتري خود بودند، 

بندي بود هاي طبقهها در مقايسه با ساير گروهكه وجه تمايز آن
هـا در تنظـيم   تواند بيانگر پتانسـيل قابـل توجـه ايـن ژن    و مي

هـاي  ليـد متابوليـت  مراحل مختلف رشد و نمو و نيز تحريك تو
. همچنــين، )Lu et al., 2020(مغـذي در اســپيرولينا باشـد   

 ApFADهـاي  مطابق نتايج بدست آمده مشخص شد كـه ژن 
ها، علاوه بر تعداد قابل توجهي از متعلق به كلاس اسفنگوليپيد

 ها، داراي عناصر تنظيمـي عناصر تنظيم كننده پاسخ به محرك
ها در سلول بودنـد؛ در واقـع   موثر در تحريك بيوسنتز فلاونوئيد

گيرد، به زا قرار ميزماني كه اسپيرولينا در شرايط محيطي تنش
هاي ثانويه مختلف، از واسطه دارا بودن پتانسيل توليد متابوليت

هـا،  هايي چون اسـفنگوليپيد دسـاچوراز  طريق تحريك بيان ژن
هـاي  قادر است شرايط تنش را تحمل كند. علاوه بر ايـن، ژن 

ApFAD-5 ليپيـد دسـاچوراز) و   - (از كلاس آسيلApFAD-6 
)، نيز داراي تعداد قابـل تـوجهي از   Omega 6(متعلق به گروه 
در نواحي پرومـوتري خـود بودنـد، كـه      MBSعناصر تنظيمي 

هــاي هــا در توليــد متابوليــتنشــان دهنــده پتانســيل ايــن ژن
هـا در ايجـاد ارزش   فلاونوئيدي و در نتيجه نقش پـر رنـگ آن  

 ,.Kargiotidou et al(باشـد  غذايي بـالا در اسـپيرولينا مـي   

2008; Li-Beisson et al., 2013( ــع ــاتيترك. در واق  ب
سـبز   هايو ريزجلبك اهانيدر گ موجود مختلف يدانياكسيآنت

 ـكاهش  نقش ارزشمندي را در راستاي يخوراك از  يريجلـوگ  اي
 يهـا كاليمانند راد، آزاد يهاكالياز راد يناش ويداتياكس بيآس

 كـال يراد يهـا و گونـه  ليدروكس ـيه يهاكاليراد د،يسوپراكس
 بيباعـث آس ـ  دن ـتوانيم ـكه  ، پراكسيدهيدروژن مانند رآزاديغ
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 ـ ي وري ـپ عيتسر ،يكيمتابول اي يسلول سـرطان   جـاد ياحتـي   اي
 ـبـه عنـوان    .كننـد ، ايفا ميدنشو كامـل،   ين ـيمنبـع پروتئ  كي
مختلـف سـلامت    هـاي جنبـه آن بـر   يهـا يژگيو و نايرولياسپ

مثبت  ريتأث يدانياكسيآنت ليگرفته تا پتانس هيانسان، از سوءتغذ
تنها عضـو   .)Kumar et al., 2021; Maddaly, 2010(دارد 

ــوم    ــاروتن هيدروكســيلاز در ژن ــروه بتاك ــده از گ ــايي ش شناس
مختلفــي هــم در نيــز داراي فاكتورهــاي تنظيمــي اســپيرولينا 

راستاي تعديل رشد و نمو و هم در جهت تنظيم پاسخگويي به 
 ـدهنـده دخالـت بـالقوه ا   كه نشان هاي محيطي بود،محرك  ني

 باشدمي اين ريزجلبك يچرخه زندگ هاي مختلفجنبهها در ژن
  ).7 شكل(

بـراي ژن   نيپـروتئ -نيتعامـل پـروتئ   يهاشبكهبررسي 
  در اسپيرولينا ApFADنديد از خانواده كا

با توجه  و A. platensisدر  به دنبال استخراج اطلاعات كامل پروتئوم
بيني شده قابل توجـه  هاي ساختاري و فيزيولوژيكي پيشبه مشخصه

در اين مطالعه، پروتئين رمز شـده   ApFAD-6در توالي مربوط به ژن 
 ـ      بينـي  راي پـيش توسط ژن مـذكور بـه عنـوان كانديـدي مناسـب ب

هـاي چـرب   خانواده ژنـي اسـيد   در نيپروتئ- نيپروتئ يهاكنشبرهم
 جيشد. بر اسـاس نتـا  ريزجلبك اسپيرولينا، در نظر گرفته  دساچوراز در

بينـي  ) در شبكه پيشApFAD-6 )EKD08977.1پروتئين  ،حاصل
، اسيد چرب دسـاچوراز  يهانيپروتئساير شده، داراي تعامل نزديكي با 

ــل  ، EKD07339.1 ،EKD09040.1 ،EKD08976.1از قبيـــــ
EKD08975.1  وEKD06763.1 باشد، كه ايـن تعامـل داراي   مي

هـاي  هاي اكسيدوردوكتازي، اتصـال بـه يـون   پتانسيل تنظيم فعاليت
هاي اسـپيرولينا  ها در سلولگليكوزيلاسيون ليپيد آهن، بيوسنتز ليپيد و

تايج حاصل از آنـاليز  تفسير ن). در واقع، S2و جدول  8باشد (شكل مي
نقش يكديگر، در تعامل با  FADي هانيوتئپر اين شناسي ژنيهستي
چـرب   يدهاياس يوسنتزيب نديدر توسعه فرآ را هاكنشبرهم نيمهم ا

هـاي داراي  از ديگـر پـروتئين   .)Kaur et al., 2014( دهـد نشان مي
 Tic22-likeتـوان بـه   كانديـد، مـي   FADتعامل نزديك با پروتئين 

)EKD11344.1 ،(Lycopene cyclase )EKD08280.1 ،(
Ubiquinone biosynthesis hydroxylase )EKD09529.1 ،(

UbiA prenyltransferase )EKD10346.1 و (Tocopherol 

cyclase )EKD11127.1هاي ) اشاره داشت، كه به ترتيب در فرآيند
هـاي ثانويـه و توليـد    ها درون سلول، بيوسنتز متابوليتانتقال پروتئين

هاي فلاوين آدنـين و بيوسـنتز   يدنوكلئوتانرژي، تسهيل اتصال به داي
هاي ثانويه يوبيكوئينون، فعاليت پرينيل ترانسفرازي و بيوسنتز متابوليت

  توكوفرول، نقش دارند.
، كانديـد  FAD نيپروتئبراي  بيني شدهشبكه پروتئيني پيشدر 

 hydroxyphenylpyruvate dioxygenaseهـــايي چـــون ژن
)EKD10201.1 و (Molybdopterin oxidoreductase 
)EKD11212.1  كه به واسطه فعاليت اكسيدوردوكتازي خود بـه ،(

هـاي  هاي حاوي يون فلزي متصل شده و در تنظـيم فرآينـد  ساختار
هاي آروماتيك و جذب نيترات نقش دارند، نيز متابوليكي اسيد آمينه

علاوه بر اين، پروتئيني  ).S2و جدول  8(شكل بيني شده است پيش
ــز  Geranylgeranyl reductase )EKD11133.1از گــروه  ) ني

رسـد در  بود، كه به نظـر مـي   ApFAD-6داراي تعامل با پروتئين 
در  فتوسـنتز  حـين انجـام   و انتقال الكترونفرآيند بيوسنتز كلروفيل 

ايـن   يوررشد و بهـره  تواندمي تيكه در نها ،اسپيرولينا دخيل باشد
 .)Wang et al., 2014(تحت تاثير قرار دهد را  ريزجلبك
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  .STRINGهاي پروتئوميكس ريزجلبك اسپيرولينا با استفاده از برنامه بيني شده بر اساس دادهپروتئين پيش-شبكه پروتئين. 8شكل 

  
هاي داراي شايان توجه است كه، تعداد زيادي از پروتئين

ــرهم ــل ApFAD-6كــنش بــا  ب -Carotene 78، از قبي

desaturase )EKD07656.1 ،(Phytoene synthase 
)EKD06520.1 و (Carotene isomerase 
)EKD11230.1هاي كاتـاليزوري و  )، نيز با فعاليت در مسير

هاي ارزشـمندي چـون   اكسيدوردوكتازي به بيوسنتز متابوليت
كنند؛ ها در شبكه دساچورازي اسپيرولينا كمك ميكاروتنوئيد

آفريني در مسير توليـد  ها علاوه بر نقشدر واقع اين پروتئين
يــن مــواد مغــذي ارزشــمند در اســپيرولينا، توانــايي مقابلــه ا 

ريزجلبك با عوامل متعدد محيطي را نيز تحـت تـاثير مثبـت    
 ,.Lee et al., 2016; Li-Beisson et al(دهنـد  قرار مـي 

-Tocopherol Oهـاي  . همچنين، حضـور پـروتئين  )2013

methyltransferase )EKD06749.1 و (
Methyltransferase type 11 )EKD09079.1 در (

، كـه وظيفـه كنتـرل    ApFAD-6شبكه پروتئيني مربوط بـه  
ها را ترانسفرازي و در نهايت متيلاسيون پروتئينفرآيند متيل

هـاي مـرتبط بـا    تواند نقش برجسته شبكهبر عهده دارند، مي

 هـاي مختلـف را  را در كنترل پاسخ بـه تـنش   FADهاي ژن
  نمايان سازد.

  
بـر اسـاس   ارتولـوگ   FAD يهاژن انيب ليو تحل هيتجز
  RNA-seq يهاداده

 RNA-seqهـاي  در مطالعه حاضر، با توجه به عـدم ثبـت داده  
هـاي  هـاي اسـپيرولينا در شـرايط تـنش    ژنبراي بيـان تمـامي   

تـرين ارتولـوگ بـراي هـر ژن     مختلف، از الگوي بيان نزديـك 
ApFAD  درArabidopsis،  به عنوان جاندار مدل، استفاده شد

هـاي  كانديـد در شـرايط تـنش    FADهاي و پروفايل بياني ژن
مختلف شوري، خشكي، اكسـيداتيو، سـرما و اسـموتيك مـورد     

 يهـا ژن تماميارزيابي قرار گرفت. براساس نتايج بدست آمده، 
FAD   در پاسخ به شرايط محرك داراي تغييرات واكنشي قابـل

بـر اسـاس مقـادير    ). 9(شكل  خود بودند انيب توجهي در ميزان
FPKM  هـاي  استخراج شـده، ژنAT4G30950   نزديكتـرين)

ــراي  ــوگ بــ ــروه ApFAD-6ارتولــ و  Omega 6) از گــ
AT1G06080  نزديكترين ارتولوگ براي)ApFAD-3 متعلق (
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ليپيــد دســاچوراز، داراي بــالاترين ميــزان -بــه كلاســتر آســيل
ف بودند. شايان ذكـر اسـت   هاي مختلرونويسي در شرايط تنش

الذكر تنها در شرايط تنش اسمزي (بـراي  هاي فوقكه، بيان ژن
ــرما (بـــراي ژن AT1G06080ژن  )، در AT4G30950) و سـ

تر بود، كه اين نتايج با گزارشـات  مقايسه با شرايط كنترل، پايين
عـلاوه،  . بـه )Liu et al., 2015(ساير محققان مطابقت داشت 

(نزديكترين ارتولوگ بـراي   AT5G05080 ژن يسيرونو ميزان
ApFAD-2 ،(هاي به عنوان يكي ديگر از ژنOmega   در ايـن

هاي مختلـف  مطالعه، نيز داراي مقادير قابل توجهي تحت تنش
در واقـع،  . به جز تنش سرما، در مقايسه با شـرايط كنتـرل بـود   

 ـنوئيچـرب د  يدهاياس چـرب   يدهايمعمـولاً توسـط اس ـ   كي
Omega و در  شـوند يم ـ ليتبـد  كينوئيچرب تر يدهايبه اس

ــنها ــ) تولJA( كيجاســمون دياســ تي و تجمــع آن در  شــده دي
بـه شـرايط تـنش     موجودپاسخ سبب تحريك  توانديها مسلول
هـاي  يكـي ديگـر از ژن   ن،يهمچن ـ. )Im et al., 2002(گردد 

 AT1G05610ها، ليپيــد دســاچوراز-آســيلمربــوط بــه گــروه 
هـاي  )، در پاسخ به تنشApFAD-7(نزديكترين ارتولوگ براي 

شوري و اكسيداتيو، داراي مقادير بيان بـالاتر از نمونـه كنتـرل    
بود، كه با نتايج گزارش شـده توسـط سـاير محققـان مطابقـت      

  .)Tang et al., 2018(داشت 
هـاي  بر اسـاس نتـايج بدسـت آمـده، در سـطوح بيـان ژن      

AT3G11060    كـاروتن  -ژن بتـا  (نزديكتـرين ارتولـوگ بـراي
ــيلاز   AT2G43810و  ApFAD-1 ،(AT2G46210هيدروكس

-Apهـاي  ژن ها بـراي (به ترتيب به عنوان نزديكترين ارتولوگ

FAD-4 و ApFAD-8 ــفنگوليپيد ــروه اســـ ــا) و از گـــ هـــ
AT3G15850   ژن  (نزديكترين ارتولـوگ بـرايApFAD-5  از

در  كنتـرل، در مقايسه با شرايط ليپيد دساچورازها)، -گروه آسيل
توانـد نشـان   كه مـي  تغييري مشاهده نشد شرايط تنش مختلف
هـا در  كنندگي عملكردهاي سـلولي ايـن ژن  دهنده نقش تنظيم

  اسپيرولينا باشد.
ــزايش ســطح   ــا وجــود اف ــز ب ــب در تحقيــق ديگــر ني  ژن اني

Δ9ACPCiFAD  ــه ــخ ب ــرايط  در پاس ــنشش ــك  ت در ريزجلب
Chlamydomonas sp.، هاي ژن ميزان رونوشتΔ12CiFAD ،

ω3CiFAD2  وΔ6CiFAD اعمــال تــنش  ســاعات اوليــه طــي
بـا   هـا زجلبـك يردر واقع، . )An et al., 2013(تغييري نشان نداد 

دهنـد؛  پاسخ مي هاي مختلفتنش به ،دهايپيل وسنتزيب مسير ميتنظ
هـاي  ات مختلـف اسـيد  بيتركتوليد و  FAD هايتغيير در بيان ژن

 Liu et( محيطي گزارش شده اسـت  هايتنشدر پاسخ به  چرب

al., 2011(.  ژن ، دوحاصـل از ايـن مطالعـه    يهـا افتهيبر اساس 
ApFAD-6  وApFAD-3 هـاي مربـوط بـه    گـروه از  ، به ترتيـب
Omega 6 قابـل   ريبا توجـه بـه مقـاد   ، ليپيد دساچورازها- و آسيل

هاي ها و نيز در تكميل نتايج حاصل از ساير آناليزآنتوجه رونوشت 
انجام شده در اين مطالعه، از جمله بررسي تغييرات پس از ترجمه و 

هـايي مناسـب بـراي    كانديدبه عنوان  ندتوانيمنواحي پروموتري، 
در  اسـپيرولينا  يدر طول چرخـه زنـدگ   هاارزيابي بيشتر پتانسيل آن

   ه شوند.نظر گرفت
  

  
به عنوان جاندار مدل، در شرايط  ،Arabidopsisدر  ApFADها براي هر ژن ترين ارتولوگالگوي بيان نزديكنتايج حاصل از بررسي . 9شكل 

هاي محيطي و در محور عمودي كد هاي مختلف شوري، خشكي، اكسيداتيو، سرما و اسموتيك، در مقايسه با شرايط كنترل. در محور افقي تنشتنش
  هاي ارتولوگ آورده شده است.دسترسي ژن
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دسـاچوراز ممكـن    يهـا كـه ژن  دهدينشان م جينتا نيا
هاي شـوري، خشـكي و   تنش ينگگناليس يرهاياست در مس
نســبت  ريي ـتغ بـه واســطه نقـش داشــته باشـند و    اكسـيداتيو 

در پاسـخ بـه    ، نقش مهمـي ختلفمچرب  يدهاياس يمحتوا
   .)Zhiguo et al., 2019( كننــد فــايا مــذكور يهــاتــنش

  هـــاي مختلـــف تجمـــع مقـــادير بـــالاي ليپيـــد در گونـــه
ــك  و  Chlorella ،C. zofingiensis ،C. vulgarisريزجلب

C. protothecoides ،تنش مختلف گزارش شـده   طيدر شرا
 وسـنتز يبدر كنـار   FADهاي است. در واقع افزايش بيان ژن

 ـكاروتنوئهـايي ماننـد   متابوليت سـبب افـزايش توانـايي    ها دي
 ,.Li et al(گـردد  موجود براي مقابله با شـرايط تـنش مـي   

هـا، بـه   هاي عملكردي اين ژن. ارزيابي بيشتر ويژگي)2011
هايي چون سـنجش ميـزان بيـان در شـرايط     ايشواسطه آزم

بيـان ژنـي،   هاي انتقـال و بـيش  محيطي مختلف و نيز آزمون
  باشد.قابل دستيابي مي

  

  هاگيري و پيشنهادنتيجه
در ژنـوم   FADهاي خانواده ژناين مطالعه در زمينه بررسي  جينتا

ي هـا سـم يمكان از صـحيحي  درك به حصـول  توانديم اسپيرولينا،
ايـن  چـرب در   يدهاياس ـ سـازي غيراشباع ريمس يمولكول مييتنظ

داراي اهميــت  يمحصــولات روغنــ ريســا نيهمچنــ ريزجلبــك و
نقش  تواندميمطالعه  نيكند. ا كمك تجاري، نظير گياهان روغني،

ــكل ــاژن يدي ــو  FAD يه ــد و نم ــتول ،را در رش ــد دي ــا و ليپي ه
 ختلـف هاي متنشدر برابر همچنين تحمل  هاي مغذي ومتابوليت

هاي ارزشمند گياهي ي، در ريزجانداران و نيز گونهستيرزيغ /يستيز
 بيانبياني و بيش مطالعاتانجام  شتر،يب هايارزيابي. در آشكار سازد

تواند مسير مي، Omega گروه از ژهيو، بهFAD يهااز ژن كيهر 
 ـ  يعملكردهـا  ييشناسا يبرارا   ـتنـوع فعال  نيخـاص و همچن  تي

هاي چرب ارزشمند و هدف افزايش ميزان توليد اسيدي با زوريكاتال
حتـي گياهـان   و  A. platensisدر  هـا نيز ارتقاي مقاومت به تنش

  .سازد هموار ي،تجار يروغن
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