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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 پژوهشی»

( Arthrospira platensis) نایرولیاسپ زجلبکیر ژنوم گستره در FAD خانواده یهاژن

 ی  ستیز ریغ یهاتنش به پاسخ در یسلول یهاعملکرد یبررس و

 
 (0000000345708021)ارکید:  *3پاريزینيپاکد یعل، 1تباریکمال کاظم دیس، 1،2زادهنعمت ینعلقربا، 1یسحر فرج

 
 چکیده
يی متعددد و غذا یصنعت يک پروکاريوت فتوسنتزکننده ارزشمند با مصارف Arthrospira platensisريزجلبک 

و چندگانده  تدکاشدباع غیر برچد یدهایاسد دیدمسئول تول( FADs) چرب دساچوراز دیاسهای آنزيم. باشدمی
 يیمنظدور شناسدا بده A. platensis C1ژنوم  بیوانفورماتیکی، با استفاده از راهکارهای هستند. در مطالعه حاضر

 هدایو بده گدروه يیشناسدا نایرولیدر ژندوم اسد  ApFAD ژن 8 تعدداد .بررسی شد ApFAD خانواده یهاژن
Omega ،Sphingolipid، CrtR_beta-carotene-hydroxylase  وAcyl-CoA ،شدددند. چهددار  یبندددطبقه
ی ضدروری زوریکاتدال یهداتیآهن و فعال-اید ساختارهایاتصال به که برای  حفاظت شده ینيدیستیه موتیف
 تغییدرات از یاگسدترده فیدط ApFADی هداترجمده پروتئینپس از  راتییتغبررسی . ندشد يیشناساهستند، 

 از عناصدر یاندواع متتلفد FADی ژن پرومدوتر بررسدی ندواحی. دادنشان را  سیونلايو فسفر سیونلايکوزیگل
و ( ApFAD-6)امگدا  یدر دسداچورازها ژهيوبده ،تدن  طيو شدرا هداتوهورمونیفه بد پاستگو تنظیمی سیس

 نیبد تعامدل نیپدروتئ-نیکن  پدروتئبدرهم یهاشبکه، نی. همچنساخت ( را نمايانApFAD-3لی ید )-لیآس
ApFADانتقدال ثانويده و نیدز  هدایمتابولیت یوسنتزیب نديفرآ تن  به واسطهدر مقابله با  یلدخ یهاو ژن ها
 ی گدروههداژن ارتولوگ در آرابیدوپسیس، پتانسدیل یهاژن RNA-seqهای آنالیز دادهنشان دادند. را  الکترون
-تدن به  ر پاسخرا د،  ApFAD-7و  ApFAD-3، ApFAD-6های لی ید در اس یرولینا، مانند ژن-لیامگا و آس

عملکدرد تواندد بده درو و شدناخت کداملتر داد. بطورکلی، نتايج ايدن تحقیدق مدینشان  متتلفمحیطی  های
هدا بدا هددف افدزاي  محتدوای کمک کرده و زمینه را بدرای دسدتورزی ايدن ژن نایرولیدر اس  FAD یهاژن

هدای محیطدی تحمل گیاهان به تدن  ها و نیز افزاي ای روغناسیدهای چرب غیراشباع و بهبود ارزش تغذيه
 متتلف فراهم نمايد.  
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  مقدمه
ی فتوسنتز کنندده هسدتند وتيپروکار، ريزجانداران هایانوباکتریس
ندد. ايدن دههای حقیقی را تشکیل میاز باکتری یگروه بزرگ که

 ی بدوده وارشدته اي یتک سلولی کياز نظر مورفولوژ ريزجانداران
نیتددروژن  کننددده تیددتثبی بدده دو گددروه عملکددرد بدده لحددا 

 شددوندیم میتقسددکننددده نیتددروژن دار( و غیرتثبیت)هتروسیسددت
(Hoiczyk, 2000)( اسدد یرولینا .Arthrospira platensis) 
ای و سلامتی بت  متعدد صیات تغذيهی با خصوانوباکتریس کي

اين ريزجلبک يک منبع  .(Van Tuerenhout, 2005)باشد می
درصد وزن خشک( حاوی همه اسیدهای آمینه  70غنی پروتئین )

، مددواد معدددنی، Cو ويتدامین  Bهدای گددروه ضدروری، ويتددامین
اسددیدهای چددرب چندگاندده غیراشددباع ضددروری و ترکیبددات 

هدا و کلروفیدل اکسیدانی شامل کاروتنوئیددها، فیکوسدیانینآنتی
آنتدی اکسدیدانی در اسد یرولینا باشد. محتوای بالای ترکیبات می

سبب خواص ضدالتهابی، ضدسرطانی و تقويدت سیسدتم ايمندی 
 1(FAsچددرب ) یدهایاسدد .( let aWan ,.2021)شددود مددی
هسدتند کده عمومداا شدامل  دهاید یل-لیسدازنده آسد یهابلوو

. باشدندیم یخنثد ایرهیذخ یهایو چرب یقطب يیغشا یدهای یل
 یسدلول ی حفاظدتکه به عنوان مرزها ،یقطب يیغشا یدهای یل

را  یدرون سدلول یهدابت  یک دارچگيکنند، نه تنهدا یعمل م
 یطد یدرون سدلول یاهگنالیسد آغدازه در کنندد، بلکدیحفظ م
 نقد  های گوناگون نیزتن متتلف رشد و مقابله با  یندهايفرآ

 ,.Li-Beisson et al., 2013; Lu et al) دارنددبسیار مهمدی 

بده عندوان  ،ی نیزخنث ایرهیذخ یدهای یل گر،يد یاز سو (.2020
 یبدرا مهمدی بده عندوان مندابع ،زایچگال انرژ هاییچرب گروه
 سدازیاشدباع غیر میزان و کدارايیهستند.  یکربن و انرژ رهیذخ
 2(FADs) هاچدرب دسداچوراز دیعملکرد اسدچرب، که با  یدهایاس
 هدایو بده تن  تفداوت داشدته جانداران متتلف،شود، در یم نییتع
 Tang et al., 2018; Wu et) دهددیم پاسخ یستيو ز یستيرزیغ

al., 2021). 
 اسددیدهای چددرب غیراشددباع چندگاندده وسددنتزیب یدر طدد

(PUFA3ها) شدن بده  ليها، مراحل متتلف اشباع و طودر سلول
وارد . (1)شدکل  دهددرخ می دهیچیپ ریمس کياز  یعنوان بتش

اشباع  چرب یدهایاس یدروکربنیه رهیدوگانه به زنج وندیپ کردن
اع يکی از اين مراحل است که توسط و تبديل آنها به نوع غیراشب

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

 ,.Lee et al) شدودیم میچرب دسداچوراز تنظد دیاس یهاميآنز

شددامل دسدداچورازهای گیدداهی  مهمتددرين اسددیدچرب. (2016
ی محلدددول و دسددداچورازهالی یدددد، -لیآسددد یدسددداچورازها

 ,.Li-Beisson et al)هسدتند  6و امگدا 3دسداچورازهای امگدا

ها نیز دارای اسدیدچرب دسداچورازهای ها و باکتریقارچ .(2013
باشند که ممکدن اسدت نقد  متفداوتی نسدبت بده متعددی می

 Lu et al., 2020; Racine)دساچورازهای گیاهی داشته باشند 

& Deckelbaum, 2007).  اسیدهای چرب غیراشباع سنتز شده
دسدداچورازها در سدداختار غشددا، سددیالیت و سدداير توسددط ايددن 

 رییدو تغ میتنظدعملکردهای سلولی اين جانداران دخالت دارندد. 
متصل به غشاء، از جملده  یتوسط دساچورازها يیغشا یدهای یل

 یهااسددفنگولی ید و (ADSدسدداچوراز )-D9 دیدد یل لیآسدد دیاسدد
D4-( دسداچورازDES )شدودانجدام می (Li-Beisson et al., 

 هدداینیپروتئ همدده مشددترو در سدداختار یژگدديو کيدد. (2013
باشدد. مدیحفاظت شدده  نيدیستیه یهافیموت حضوردساچوراز 
-C وندیآهن است که پ-ایاتصال د هیناح کي یحاواين موتیف 

H کندد یجددا م سدازیغیراشباع ندديفرآ یآب طد دیتول یرا برا
(Alonso et al., 2003; Díaz et al., 2018)ژن 600 بااي. تقر 

، در دساچوراز چرب هایدیکدکننده اس یهاژنمتتلف، از جمله  
در  یدیدد یل-لیآسدد های متنددوعی سدداختاردهسددازمانمسددیر 

Arabidopsis thaliana نقد  دارندد (Li-Beisson et al., 

تدوان از کاربردهای دستورزی اسیدچرب دساچورازها می .(2013
افزاي  محتوای اسدیدهای چدرب غیراشدباع و بهبدود ارزش به 

های گیاهی، تغییر ترکیدب و پروفايدل اسدیدهای ای روغنتغذيه
های محیطی مانند دمای بدی  از چرب، افزاي  تحمل به تن 

لیدد حد، خشکی و حمله عوامل بیمارگر، مهندسدی متابولیدک، تو
های رژيمی، ترکیبات دارويی و سوخت زيستی و نیز تولید مکمل

ای اشاره کرد. مهندسی ژنتیدک اسدیدچرب دسداچورازهای تغذيه
عملکددرد و  شددناخت سدداختار،گیاهددان و ريزجانددداران نیازمنددد 

برای دسدتیابی بده باشد. ی اين ترکیبات میکيولوژيزیف یهانق 
 A. platensis کامدل ندومژ یدر مطالعه حاضر، توالاين منظور، 

C1  با ابزارهای بیوانفورماتیکی متتلف مورد جستجو قرار گرفتده
شناسددايی و بددرای ارزيددابی هددای اسددیدچرب دسدداچوراز ژنو 

خصوصیات متتلف سداختاری و عملکدردی مدورد مطالعده قدرار 
نتددايج ايددن تحقیددق يددک تصددوير کامددل از اسددیدچرب  .گرفتنددد

تواندد در کندد کده مدیرائده مدیدساچورازهای سدیانوباکتريايی ا
های دستورزی مسیر سنتز اسیدهای چرب غیراشباع مدورد برنامه

 استفاده قرار گیرد. 



    ... و( Arthrospira platensis) نایرولیاس  زجلبکير ژنوم گستره در FAD خانواده یهاژن يیشناسا :و همکاران کرمی            90

 

 

 
 KEGG (Kanehisa, 2002)ر ريزجلبک اس یرولینا، به دست آمده از پايگاه اشباع چندگانه دهای چرب غیرمسیر بیوسنتز اسید .1شکل 

 

 پیشینه پژوهش
بدا  گاندهچنداسدیدهای چدرب غیراشدباع مزايای سلامتی بت  
مانندد اسدید آراشدیدونیک  ،1(VLC-PUFAsزنجیره بسیار بلند )

(ARA ؛ω620:4( ايکوزاپنتانوئیددک اسددید ،)EPA ؛ω320:5 و )
بسیاری را بده توجه  ،(ω322:6؛ DHAاسید دوکوزاهگزانوئیک )
 Connor et al., 2007; Zárate et)خود معطوف کرده اسدت 

al., 2017). اجدزای سداختاری فسدفولی یدهای  اين ترکیبدات از
بدده عنددوان پددی  سددازهای خددانواده بددوده و از طرفددی  غشددايی

هدددای سدددیگنال دهندددده، از جملددده ايکوزانوئیددددهای مولکول
ايفددا  ، نقدد هدداها و لکوترينها، ترومبوکسددانپروسددتاگلاندين

اثدرات  علاوه بدر کنتدرل. (Abedi & Sahari, 2014)کنند می
-VLC ،درون سددلولهددای فیزيولددوژيکی و فعالیت تنظیمددی

PUFAدارندد  کودکاندر تغذيه  نق  مهمی ها(Kaur et al., 

2014; Schuchardt et al., 2010). 
مندابع غدذايی  هداخوراکی حاصل از آن هایو روغن انماهی
کداه   با توجه بدهاما باشند، میها VLC-PUFA حاوی اصلی
 روزافدزون درياهدا و آلدودگی همچنین وحشی و یانماه جمعیت
باشدد برای اين امر نیاز مدی منابع پايدار جايگزين به ،هااقیانوس

                                                                                    
1. Very-long-chain polyunsaturated fatty acids 

(Racine & Deckelbaum, 2007) . ريزجاندداران بده دلیدل
-توانايی بالای تولید ترکیبات متتلف، نرخ رشدد بدالا در محدیط

های غیرپیچیده و سهولت دستورزی ژنتیکدی يدک منبدع بسدیار 
برخدی از متمرهدا و باشدند. ها میارزنده برای استحصدال لی یدد

سدطوح . شدوندروغنی شناخته می ريزجاندارانها به عنوان ک ک
شود میانباشته در اين موجودات  هاگلیسرول آسیلبالايی از تری

را تشدکیل درصد وزن زيسدت تدوده  70 ممکن است حتی تاکه 
 .(Kumar et al., 2021; Ratledge & Wynn, 2002)دهد 

توانايی بدالای تولیدد  ،Arthrospira platensis ريزجلبک
 ;Khan et al., 2005) را دارد فعددال سددتيز یهدداتیمتابول

Mazo et al., 2004)60از   یبداين گونده  نیپروتئ ی. محتوا 
اسدت،  نیپدروتئ یمنبع غند و داده لیدرصد توده خشک را تشک

(، یدرصددد وزندد 2/7) دیدد یل ی ازقابددل تددوجه ريمقدداد یحدداو
درصدد(  5/8خام ) بریبر وزن(، ف یدرصد وزن 3/10) دراتیکربوه

 & Ciferri) باشددمیبدر وزن(  یدرصد وزن 9/6) یو مواد معدن

Tiboni, 1985)اندد کده گدزارش کرده محققداناز  ی. برخA. 

platensis چدرب  یدهایاس ،یضرور نهیآم یدهایاس غنی منبع
 ها اسدتو استرول 2(GLA) کینولنیل-γ دیچندگانه، اس راشباعیغ

                                                                                    
2. γ-linolenic acid 
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(Connor et al., 2007; Kaur et al., 2014) . بدر اسداس
 .A، (Lupatini et al., 2017) نتددايج حاصددل از مطالعدده

platensis ی نیاسدین محتوا نيبالاتر دارای و هانیتامياز و یغن
B3 (14 100گرم در  یلیم )نیتاميو گرم B6 (8/0 گرم در  یلیم
 و گددرم( 100 در گددرم یلددیم 32/0) B12 نیتدداميو گددرم( 100
منطقده بسته بده است.  گرم( 100در  گرم یلیم 2/2) K نیتاميو

قابدل  راتییدتغ، کردن فصل برداشت و روش خشک ،يیایجغراف
 تددا 5/33)از  Arthrospiraکدداروتن در بتا یدر محتددوا یتددوجه

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

et al., 2015)یدهاید یل موجدود در چدرب یدهایاسد بید. ترک 
 داسدی و( C16: 0 ،46٪) کیدتیپالم دیاسدشدامل عمدتاا  یجلبک

 ی ازکمتدر محتوای و به همراه( C18: 2n-6 ،4/17٪) کینولئیل
 کیددتولئیپالم دیاسدد، (C18: 3n-6) کیددنولنیل-گامددا دیاسدد
(C16:1n-7اس ،)کیداولئ دی (C18:1n-9و اسد )کیسدتيریم دی 
(C14:0می ) باشد(Diraman et al., 2009)لیو تحل هي. تجز 

 ريمقداد حداوی نایرولیکه اسد  هنشان داد نهیآم هایدیاس بیترک
 آسدد ارتات ،(٪15/8گلوتامددات ) نددهیآم یدهایاز اسدد يیبددالا

 (٪96/3) نآرژنددی( ٪84/4) نلوسددی ،(٪54/4) نآلانددی ،(34/5٪)
 نپددرولی و( ٪58/2) نيروزتیدد ،(٪3) نیسددگلی ،٪34/3 نوالددی

 ,.Khan et al., 2005; Mazo et al)باشدد یم( 15/2٪)

2004).  
چدرب  یدهایکه سطوح اسد اندکرده اثبات یاریبس مطالعات

و  یکيولددوژيزیف اتیخصوصدد یبددرا 1گانددهتددک و چند راشددباعیغ
مناسدب و حفظ عملکدرد  بوده یاتیغشاء ح یدهای یل يیایمیوشیب

 نيدا یدهاید یل یکيولدوژيزیف تیبده وضدع یکيولوژیب یغشاها
 ,.Alonso et al., 2003; Lee et al)دارد  یغشداها بسدتگ

در  یسداز اشباعریغ نديفرآ میبدان معناست که تنظ ني. ا(2016
 رخ، يیتدن  دمدا طيدر شدرا ژهيوبده ،یطیمح راتییپاسخ به تغ

 درو  یکيولدوژیب یحفظ عملکرد مناسب غشاها نيبنابرا دهد،یم
 است. یاتیح یامر ،هاسلول یبقا جهینت

 یهددامحرو پاسددخ بددهاز عملکردهددا، از  یاگسددترده فیددط
 یدهگنالیسد یهاسدتمیس میتا تنظ یستيرزیو غ یستيمتتلف ز
 Chi et) پدذيردانجدام می FAD هایتوسط پروتئین ،یهورمون

al., 2011; Lee et al., 2016) اهدانی، گمثدال. بده عندوان 
 یتدوجه قابل مقاومت، ω3 FADژن  با بی  بیان یفرنگگوجه

 ندداهرا پس از قدرار گدرفتن در معدرن تدن  سدرما نشدان داد
(Domínguez et al., 2010.) دو ژن  يیالقا انیبFAD2-3  و

FAD2-4  پنبده  هایگیاهچهدر  نورو  سرما یهاتن در شرايط

                                                                                    
1. Single and poly unsaturated fatty acids 

 بدر . عدلاوه(Kargiotidou et al., 2008)شده اسدت گزارش 

 ا،يسدوگیداه در  GmFAD3 زوفدرميسه ا با خاموش کردن ن،يا
هدا کداه  در نهال ایغلاف لوب ایلکه روسيمقاومت در برابر و

ی خدوراک یهاروغن تیفی. ک(Singh et al., 2011) است افتهي
را  راشدباعیچدرب غ یدهایکه سطح اسد FADs ایبه محتو نیز
 ن،ی. همچن(Zárate et al., 2017) بستگی داردند، نکمی میتنظ
، هدای متتلدفتدن مقابله بدا  يیتوانا توانندیم FAD یهاژن

طور را بده زایمداریبعوامدل سرما، گرما و  ،یخشک ،یمانند شور
 Domínguez) کنندد تنظدیم های متتلفگونهدر  یتوجه قابل

et al., 2010; Hajiahmadi et al., 2020; Singh et al., 

 متتلدف یاتیدح یرهایدر مسد FAD یهاژن ن،يبنابرا. (2011
در ايدن . کننددیم فدايا هداPUFA دیدتول یرا برا مهمی فيظاو

راستا، بررسی خصوصیات متتلدف سداختاری و عملکدردی ايدن 
ی، در کیوانفورمداتیب هدایها، با اسدتفاده از روشها و پروتئینژن

Arthrospira platensis قیددرو دق یرا بدرا مسدیر دتوانیم 
ها همچنین کانديد کردن ژن و در سلول هاFAD مکانیسم عمل

بدرای بهبدود تولیدد  بیدان،به منظور مطالعات انتقدال ژن و بی 
 کند. هموار ی متتلف،هادر گونه های ارزشمندمتابولیت
 

 روش شناسی پژوهش

 C1 A. platensisدر ژنوم FAD ی خانوادههاژن ییشناسا

، NIES-39، از جملده A. platensisهای متتلفی از کنون جدايهتا 
C1 ،NIES-46 ،PCC ،KCTC  و غیددره، در نقدداط متتلددف دنیددا

جداسازی و شناسايی شده است. اطلاعات ژندومیکی برخدی از ايدن 
باشدد. در مطالعده های داده ثبت و در دسترس مدیها در پايگاهجدايه

کده تدوالی کامدل آن بدا  ،C1 A. platensisحاضر ژنوم ريزجلبک 
 019998.1CPمیلیون جفت باز و با کد دسترسی  4/6طول تقريبی 

منتشر شده، مورد ارزيابی قرار گرفته است. توالی کامل ژندوم جدايده 
C1  از پايگددداه دادهNCBI (https://www.ncbi.nlm.nih.gov )

 GeneMarkSاسدددددتتراج و بدددددا اسدددددتفاده از پايگددددداه 
(http://exon.gatech.edu/genemark/genemarks.cgi) 
(Lomsadze et al., 2018) شده توسدط  های کدپروتئین، همه

اين ژنوم شناسايی شدند. در مرحله بعد بدرای اسدتتراج تمدامی 
 Galaxyهدای پلتفدرم ، با استفاده از ابزارFADاعضای خانواده 

(https://usegalaxy.org ،) پايگاه داده اختصاصی بدرای ژندوم
C1 توالی حفاظت شده دمدین عملکدردی خدانواده  و ساخته شد

FAD ،FA_desaturase (PF00487)  و(PF10520) 
FA_desaturase 2 (PF03405) ايدن پايگداه  یهانیدر پروتئ

مورد جستجو قرار گرفت. علاوه براين تمامی ، E-10 آستانه باداده 
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پايگداه از  زیدن Arabidopsis thalianaدر  FAD یهانیپروتئ
-TAIR (https://www.arabidopsis.org )(Garcia داده

Hernandez et al., 2002)  یبدرا الگدوعندوان  و بهاستتراج 
 > Eبا مقدار  اس یرولینادر برابر ژنوم  BLASTp یانجام جستجوها

10-e1 یهانی. پروتئمورد جستجو قرار گرفت FAD بدا شدهيیشناسا 
هدای تکدراری و يدا فاقدد دمدین توالیدو روش ادغدام شددند و هر 

 8اختصاصی کامل به صورت دستی حذف شددند. در نهايدت تعدداد 
 Pfam یهااز برنامده ادهبدا اسدتفتوالی کامل و غیر تکراری تايید و 

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

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

et al., 2000) ايدن  هدای اختصاصدی در اعضدایحضدور دمین
مکدان و  DNA یهدای. توال(2خانواده ژنی تايیدد شدد )شدکل 

 C1ژندوم کامدل جدايده هدا از ژنايدن مربدوط بده  کروموزومی
گیددری در ژنددوم هددا بددر اسدداس ترتیددب قرارو ژن سددتتراج شدددا

 يیایمیکوشدديزیف خصوصددیات گددذاری شدددند.اسدد یرولینا نام
 در ProtParam بددا اسددتفاده از برنامدده ApFAD یهددانیپروتئ

ExPasy (https://web.expasy.org/protparam ) پايگدددداه
(Gasteiger et al., 2005) ندشد ینیب یپ. 

 

 
 ApFADهای های عملکردی اختصاصی در اعضای خانواده پروتئینبررسی حضور و موقعیت دمین. 2شکل 
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حفاظططش شطط ه  یهططافیو موت یکیلططوژن یروابططف  

 ApFAD یهانیپروتئ

کده در اسد یرولینا شناسدايی  FADخدانواده ی نیپروتئ یهایتوال
 یبدرا سیدوپسدیآرابشدند به همراه اعضای اين خانواده ژنی در 

 يگیهمسدانزديکترين بر اساس روش  یکیلوژنتیروابط ف یابيارز
(NJ)1  نرم افدزار  قيپ از طرتکرار بوت استر 1000باMEGAX 
(Kumar et al., 2018) يیشناسددا ی. بددرااسددتفاده شدددند 

، نیددز هدداApFADده در شدد حفاظددت ینددیپروتئ یهددافیموت
MEME (Multiple Em for Motif Elicitation )برنامدده
 .(Bailey et al., 2009)قرار گرفت استفاده مورد 
 

در  پس از ترجمط  راتییو تغ یژن یشناسیهس  ارزیابی

 ApFAD اعضای خانواده

هدای ، عملکردApFAD یهانیپروتئ یژن یشناسیهست ارزيابی
هددای زيددر سددلولی مولکددولی، فرآيندددهای بیولددوژيکی و مکان

 CELLO2GO برنامددده قيددداز طر، ApFADهدددای پروتئین
(cello.life.nctu.edu.tw/cello2go/) شد  ینیب یپ(Yu et 

al., 2014) .مهدم پدس از ترجمده در تدوالی  راتییدتغاز  برخی
-N، 2ونیلاسددددديفسفور ، ماننددددددApFADهدددددای پروتئین

 بیدبده ترت ،5ونیلاسديکوزیگل-Nو  4، سومويلیشن3نیتروزيلاسیون
 NetPhosBac رسددددددددددددددددرو قيدددددددددددددددداز طر

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

، (Miller et al., 2009) 0.5< لیبددا مقدددار پتانسدد( /1.0
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 )(Choudharyبرنامده و 

et al., 2019) شد. ینیب یپ 
 

                                                                                    
1. Neighbor joining 

2. Phosphorylation 

3. N-nitrosylation 

4. Sumoylation 

5. N-glycosylation 

 پرومطوترناحیط   بررسی حضور عناصر تنظیمی سیس در

ی در تعطاملروابطف سطنش   و ApFADهای خطانواده ژن

 ینیپروتئ شبک 

هددای کانديددد در ناحیدده پرومددوتری مربددوط بدده هددر يددک از ژن
 CNNPromoter_bسددددیانوباکتری بددددا اسددددتفاده از برنامدددده 

(softberry.com/berry.phtml?topic= cnnpromoter_b )
(Umarov & Solovyev, 2017)  مورد شناسدايی قدرار گرفدت و

 هدایژن پرومدوتر یدر نواح سیس یعملکرد مییتنظ عناصرس س 
ApFAD  ، بده جفدت بداز 1000 یبالادسدت هیناح در نظر گرفتنبا ،

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

al., 2012) هدايی بر اسداس نتدايج حاصدل از آنالیز شدند. يیشناسا
ی دیددکل هددایشناسددی ژنددی و پرومددوتر، يکددی از ژنچددون هستی

ApFAD و شدبکه تعامدل کانديدد  دید یل یکیمتدابول یندهايدر فرآ
STRING v12.0 (string-db.org )برنامده  بدا نیپدروتئ-نیپروتئ
(Szklarczyk et al., 2016)  و بر اساس اطلاعدات پروتئدومیکس

 شد. ینیب یپثبت شده در اس یرولینا 
 

بطر اسطا   ApFAD یهطاژن یانیطب لیپرو اسازی شبی 

 RNA-seq یهاداده

بدرای  RNA-seqهدای در مطالعه حاضر با توجه به عدم وجود داده
متتلدف، از الگدوی بیدان  لینا در شرايط تدن های اس یروژنتمامی 
 Arabidopsisدر  ApFADترين ارتولددوگ بددرای هددر ژن نزديددک

کانديددد در شددرايط  FADهددای اسددتفاده شددد. پروفايددل بیددانی ژن
های محیطی شوری، خشدکی، اکسدیداتیو، سدرما و اسدموتیک تن 

مربدوط  FPKMمورد ارزيابی قرار گرفت.  برای اين منظور مقدادير 
بیددان هددر ژن در شددرايط بیولددوژيکی متتلددف، از پلتفددرم  بدده

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

 هر ژن به مقدادير FPKM6 ريمقاددر مرحله نهايی استتراج شد. 

2log مربوط به بیان اين  یحرارت نقشه ترسیم یبرا تبديل شده و
 ,.Chen et al) اسدتفاده شدد TBtools فزارااز نرمخانواده ژنی 

2020). 
 

 نتایج و بحث

                                                                                    
6. Fragments Per Kilobase of transcript per Million mapped reads 
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 A. platensisدر ژنطوم  ApFADشناسایی اعضای خانواده ژنی 

 و ارزیابی خصوصیات  یزیکوشیمیایی

تواندد می، یژندوم اسیدر مق FAD یخانواده ژن کیستماتیس یابيارز
 یهداروغن تیدفیک  يبه منظور افزا قابل اتکا یمولکول اساس کي

 چدرب یدهایاسدسدنتز  ریمسد کیمتابول یمهندس قياز طرخوراکی 
متتلف  یهادر گونه اين خانواده ژنومی مطالعه. کندفراهم  راشباعیغ
 Arabidopsis (Michaelson et ی و ريزجاندداران، از قبیدلاهیگ

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

al., 2020) بدددرنج ،(Chen et al., 2019)هدددای ، ريزجلبک
Thalassiosira pseudonana (Tonon et al., 2005) ،

Schizochytrium sp. (Jia et al., 2022) های متتلدف گونده و
بدا  .، صورت گرفته استAspergillus (Tang et al., 2018)قارچ 

هدای متتلدف توجه به اهمیت فراوان ريزجلبک اس یرولینا در زمینده
کامل اين ريزجلبدک، ژنوم  در مطالعه حاضر، تغذيه و دارويی، صنعتی

که نق  بسزايی در  FADبه منظور جستجوی اعضای خانواده ژنی 
هدای متتلدف تامین مواد مغذی و همچنین ايجاد مقاومت بده تن 

هدای تکدراری و پس از حدذف توالی دارند، مورد بررسی قرار گرفت.
 ریدغ نیپدروتئ 8 ، تعددادنیز موارد فاقد دمین اختصاصدی کامدل

 يیشناسدا A. platensis C1در ژندوم  ApFAD بالقوه تکراری
 (.1)جدول  ندشد

 نیندوع پدروتئ چهار، شده در اين مطالعه ینیب یپ مطابق نتايج
ApFAD شدامل، Omega (FAD2 ،)Acyl-CoA desaturase 

(First) ،CrtR_beta-carotene-hydroxylase (FAB2) و 
Sphingolipid desaturaseیاختصاصد دمدین عيد، بر اساس توز 

خددواص  (.2شدددند )جدددول  يیشناسددا اسدد یرولینادر  نیپددروتئ
 شدد یندیب یپ ApFAD یهدانیدر پروتئ یمتنوع يیایمیکوشيزیف
 لدویک 15/42( تا ApFAD-5)در  37/31از  هاپروتئین یزن مولکولو

( pI) کيدزوالکترينقطده ا ريمقادبود.  ری( متغApFAD-4دالتون )در 
)در  9/8( تددا ApFAD-8)در  29/6از  ApFAD یهددانیدر پروتئ

ApFAD-1يیشناسدا یهدانیحدال، اکثدر پروتئ نيبود، با ا ری( متغ 
قلیدايی  تیکه ماه ،نشان دادندرا  7از   یب pI رمقادي( ٪62~شده )

ر شداخ  ي(. مقداد2)جددول  دهددنشان مدیرا  هااکثر اين پروتئین
از  بیشدترشده  يیشناساهای ApFAD از ٪62.5~( در II) یداريناپا
دهنده ناپايددار بدودن ايدن پدروتئین هدا شد که نشان  ینیب یپ 40

کدل  نیانگیدو م کیدفاتیشداخ  آل یپارامترهدا ن،یهمچن باشد.می
در  بیددبدده ترت ApFAD یهددانی( پروتئGRAVY) کیدروپاتیدده

 و (ApFAD-1)در  73/101( تددا ApFAD-2)در  49/89 محدددوده
بینددی پی  (ApFAD-5)در  222/0 تددا( ApFAD-2)در  -046/0
ها و همچنین پتانسیل گريز بودن اين پروتئین، که حاکی از آبشدند

 (Rao et al., 2008)هدای محیطدی آنهدا در پاسدتگويی بده تن 
 .باشدمی
 

 ApFAD یهانیپروتئ یبن و طبق  یکیلوژن یروابف  

ر چها آنها را به ApFAD یهانیپروتئ یتکاملروابط  مطالعه
 ،Iدر گدروه  (6-امگدا نیپدروتئ 2)بدا  Omega دسته اصدلی

CrtR-بتاکاروتن هیدروکسدیلاز (FAB2،  نیپدروتئ 1بدا ) در
-سدیلآو  IIIدر گدروه  (نیپدروتئ 2)با  اسفنگولی ید، IIگروه 

 ،IVدر گددروه  (نیپددروتئ 3شددامل ، First) لی یددد دسدداچوراز
خوشدده  حاضددر در هددر یهددانیپروتئکدده  ،کددرد یبندددطبقه

 3ل را نشان دادند )شدک یف مشابهیموت یالگوهافیلوژنتیکی 
 یحداو First دسدتهمربوط بده  یهانیپروتئ همه(. الف و ب

ر سداختادر  1و  2، 3 هدایموتیفاز ای شدده تظداحف یالگو
هدای مربدوط بده گدروه ApFADکده  یخود بودند، در حدال

ر خود دارند را در ساختا 6و  4، 3 هایموتیف تنها اسفنگولی ید
امگدای  نیپدروتئ هدر دو(. در 3الف و ب و جددول  3ل )شک

هددا بدده صددورت شناسددايی شددده ترکیددب و ترتیددب موتیف
ین بود. همچنین، در تنها عضو پروتئ 6و  4، 5، 3های موتیف

تاکاروتن هیدروکسیلاز نیز، علیرغم ب-CrtRدساچوراز از گروه 
 های اسفنگولی ید، تنهدا دارایشباهت ساختاری آن با پروتئین

 3ل )شکدر الگوی موتیف خود بود  6و  3های شماره موتیف
، کده سدازنده Histidin Box 1، 3شماره  فیموت (.الف و ب

 یهدانیوتئپره همددر  های عملکردی کلیددیيکی از بت 
ApFAD  در همده اعضدای خدانواده استApFAD  حضدور
 داشت.
حفاظدت  اریبس عملکردی نيدیستیچهار جعبه هطور کلی، به

احیده در ن مدورد کيدو  انتهای آمیندی در قسمتمورد شده، سه 
 يیشناسدا ApFAD یهدانیدر تمدام پروتئ ،انتهای کربوکسیلی

 (.ج 3و شکل  4شدند )جدول 

 
 هاشناسايی شده در ژنوم ريزجلبک اس یرولینا و مشتصات ژنتیکی آن FADهای لیست ژن .1جدول 

 NCBIشناسه دسترسی در 

NCBI locus ID 

 نام ژن
Gene symbol 

 DNAاندازه 
DNA length (bp) 

 موقعیت ژنومی
Genomic position 

 ژن صیفتو
Gene description 

AFXD01000010.1 ApFAD-1 906 304166..305071 fatty 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-3 1464 788338..789801 delta-9 desaturase, desC; Stearoyl-CoA desaturase (Delta-
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9 desaturase 

FJ752023.1 ApFAD-4 1151 833310..834461 delta-6 desaturase (D6d) 

AF002252.1 ApFAD-5 813 1138073..1138438 delta 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-7 813 2236276..2237088 stearoyl-CoA desaturase (delta-9 desaturase) 
APLC1_2499 ApFAD-8 1107 2397108..2398214 Delta6 Fatty Acid Desaturase (Delta6-FADS)-like 

 ريزجلبک اس یرولیناشده در ژنوم شناسايی ApFADهای خصوصیات فیزيکوشیمیايی پروتئین .2جدول 

 دمین عملکردی
Domain 

 نوع پروتئین
Protein type 

متوسط 

هیدروپاتی 

 کل
GRAVY 

شاخص 

 آلیفاتیک
Aliphatic 

index 

شاخص 

 ناپایداری
Instability 

index 

نقطه 

 ایزوالکتریک
pI 

وزن 

 مولکولی
MW 

(Da) 

طول 

 پروتئین
Protein 

length 

(aa) 

شناسه 

 پروتئین
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 

 
 ApFADهای بینی شده در پروتئینهای حفاظت شده پی موتیف و الگوی مشتصات. 3جدول 

 شماره موتیف
Motifs No. 

E-

value 
Sites 

 طول
Width 

 توالی
Sequence 

 مستندسازی
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 اين سداختارهای هیسدتیدينی حفاظدت شدده کده در 

شود، موجدب موجودات متتلف يافت می FADهای پروتئین
ها به ويژه در شرايط تن  تنظیم عملکرد سلولی اين پروتئین

 1 نيدیسدتیجعبه ه. (Díaz et al., 2018)شوند محیطی می
شد، در  يی، شناساApFAD یهانی( در تمام پروتئ3 فی)موت
 یهدانیدر پروتئتنها ( 5 فی)موت 2 نيدیستیکه جعبه ه یحال

(. 3)جددول  شد ینیب یپ( ApFAD-6و  ApFAD-2)امگا 
ناحیه انتهای ( فقط در 1 فی)موت 3 نيدیستیجعبه ه ن،یهمچن

 لی ید دساچوراز-وه آسیلگرمرتبط با  یهانیپروتئکربوکسیلی 
(ApFAD-3 ،ApFAD-5 و ApFAD-7 )شد، در  ینیب یپ

 یهددا( در گروه6 فیدد)موت 4 نيدیسددتیکدده جعبدده ه یحددال
Omega ،CrtR-( بتاکدداروتن هیدروکسددیلازApFAD-1)  و

 شددد. يیشناسددا (ApFAD-8و  ApFAD-4اسددفنگولی ید )
های غشائی، معمولا FADهای هیستیدينی موجود در موتیف

–H/Q(X)2و  H(X)3–4H ،H(X)2–3HHا الگوهددای بدد

3HHهدا فعالیت کاتالیزوری ايدن پروتئین و اند، گزارش شده



    ... و( Arthrospira platensis) نایرولیاس  زجلبکير ژنوم گستره در FAD خانواده یهاژن يیشناسا :و همکاران کرمی            96

 

 

آهدن از طريدق همدین -واسطه اتصال به سداختارهای دایبه
 ,.Alonso et al)گیدرد ندواحی حفاظدت شدده صدورت می

2003). 
هايی های متتلدف، رويدداددر مطالعه روابط تکاملی گونه

شددگی ژندی و حتدی ژندومی، بسدیار مشداهده نظیر مضاعف

تواندد ها میشود، بنابراين بررسی روابط تکاملی بین گونهمی
های ژنی و پروتئینی اطلاعات ارزشمندی در رابطه با عملکرد

 فراهم کند.

 
سی روابط فیلوژنتیکی با استفاده از . )الف( بررApFADهای و لوگوی ساختاری مربوطه در پروتئین های پروتئینیتیفروابط فیلوژنتیکی، الگوی مو .3شکل 

س یرولینا را به چهار گروه اصلی ادر ژنوم  FADهای ( پروتئینNJتکرار بوت استرپ بر مبنای روش نزديکترين همسايگی ) 1000و  MEGAXنرم افزار 
بینی شد. ها پی پايه در همه پروتئین His-Box 1عنوان به 3تیف شماره بفرد بود و موهای پروتئینی در هر کلاستر منحصرموتیف تقسیم کرد. )ب( الگوی

مشت  ساخت، که محور  ApFADهای را در پروتئین His-Boxهار ناحیه حفاظت شده بینی شده برای هر موتیف وجود چ)ج( بررسی لوگوهای پی 
 ها است.زان حفاظت شدگی اسیدهای آمینه و محور افقی نیز نشان دهنده تنوع و تعداد آنعمودی بیانگر می

 
 در اس یرولینا ApFADهای نواحی جعبه هیستیدين عملکردی و حفاظت شده در ساختار پروتئین .4جدول 

 شناسه ژن
Gene ID 

Box 1 Box 2 Box 3 Box 4 

 توالی
Sequence 

 موقعیت
Position 

 توالی
Sequence 

 موقعیت
Position 

 توالی
Sequence 

 موقعیت
Position 

 توالی
Sequence 

 موقعیت
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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 کيد، FAD یهداژنروابدط تکداملی  شدتریب ارزيدابی یبرا

 نددهیآم دیاسدد یهددایبددا اسددتفاده از توال یکیلددوژنتیدرخددت ف
 Arabidopsis و A. platensis در FAD یهدددانیپروتئ

thalianaبر شد.  ، به عنوان يک موجود مدل تايید شده، ترسیم
گدروه  شد در  FAD یهدانیپروتئاساس نتايج بدست آمدده، 

 کلاس مربوط به یهاFAD(. 4)شکل  ی شدندبندمتتلف دسته
کده  یشددند، در حدال یبنددطبقه Iگروه  درها هگون نيامگا در ا
بتاکدداروتن -CrtRمربددوط بدده گددروه  نیپددروتئ تنهددا IIگددروه 

بددر اسدد یرولینا در در  FAD هیدروکسددیلاز را در خددانواده ژنددی
در  اسدفنگولی ید یهامرتبط با خوشده یاعضا ن،ی. همچنگیردیم

 12با  V(. گروه 4شدند )شکل  یگروه بند IVو  III یهاکلاس
ی و بده کیلوژنتیدرخت ف کلاس در اين نيعضو به عنوان بزرگتر
هدددددددای هدددددددای حددددددداوی دمینعندددددددوان پروتئین

 Lipid_DES و FA_desaturase (PF00487)اختصاصددی

(PF08557)،  لی یدد دسداچوراز، -ی آسدیلهداگروهتحت عنوان
گروه بدزرگ عضو به عنوان هشت با نیز  VI شناسايی شد. گروه

. عدلاوه ندشد پی  بینی ،FAD4ی هاتئینديگر، دربرگیرنده پرو
 در هداApFAD ،تیکیلدوژنیف لیو تحل هيبا توجه به تجز ن،يبر ا

ند کده بیدانگر فقددان وجدود داشدت VIبجدز گدروه  هاهمه گروه
باشد، که اين در ژنوم اس یرولینا می FAD4های کلاس پروتئین

 هايی در جهدتتواند بیانگر امکان رخدداد موتاسدیونموضوع می
 Lee)ها باشد حذف يا تغییر نوع فعالیت کاتالیزوری اين پروتئین

et al., 2016)شدنهادیپ توانی، ممطالعه حاضر جي. بر اساس نتا 
از  یبرخد یاسدت بدرا ممکدن مشدابهی یکرد که منشد  تکدامل

 پتانسدیل ايجداد کده ،وجود داشته باشد بندی شدهخوشه یهاژن
 .سازدمی فراهمها را در سلول یمشابه یعملکردها

 

 پس از ترجم  راتییو تغ یژن یشناسیهس ن ایج  تفسیر

 ApFADدر خانواده 

 میتنظد یکيولدوژیب یندهايژن، فرآ یشناسیهست نتايجبر اساس 
 آنهدا، مشارکت قابل توجه ApFADخانواده  یهاشده توسط ژن

 یدهایاس یوسنتزیب یندهايفرآ د،ی یل سمیمتابول یندهايرا در فرآ
توجده بده  بدا .دادکاه  نشان -ونیداسیاکس یندهايچرب و فرآ

در  ApFAD یهددانیپروتئ شددتری، بنتددايج لیددو تحل هيددتجز
و ( ٪20) يیپلاسدما یغشدا، (٪60)سلولی  یدر غشا اس یرولینا

(. 5 شددکل) اندددگرفته قددرار (٪20) کوئیددد درکلروپلاسددتتیلا
 39نشان داد کده  ApFAD یهاژن یعملکرد مولکول ینیب یپ
و ی دوردوکتازیاکسد تیددر فعال بیدبده ترت ،درصد از آنهدا 17و 

 اکسیداسیون اکسیژن مولکولی و تبديل آن بده دو مولکدول آب،
ارای ايدن د هداApFADدرصد از  17 ن،ينق  دارند. علاوه بر ا

در اتصدال  پتانسیل بودند که به عندوان مولکدول تنظدیم کنندده
و 11، 11 های آهن عمل کنند. علاوه بر ايدن،به يون هانیپروتئ
ی هداميآنز، به ترتیدب بده عندوان ApFAD یهادرصد از ژن 5

 های چدربمولکولی اسید تیدر فعالکننده اصلی دساچوراز تنظیم
نقد  دارندد  CoA-نولئدولیلو CoA -، اسدتئارويلکیتولئیپالم

نشدان  یکيولدوژیب هایندديفرآنتايج حاصل از بررسی (. 5)شکل 
 یدهایاسد یوسدنتزیب نديدر فرآ ApFAD یهاژن شتریداد که ب
ايفددای نقدد   (%31) متددابولیکی لی یددد نددديفرآ ( و%37چددرب )

، بده هاApFADاز  %11و  16علاوه بر اين، (. 5)شکل کنند می
ها و بیوسدنتز انسیل کنترل گلیکوزيلاسیون لی یدترتیب، دارای پت

های ثانويه بودند، که به نوبه خود بیانگر نق  پر اهمیت متابولیت
ها در اس یرولینا به دنبال قرارگیری در شدرايط دارای اين پروتئین
. عدلاوه بدراين، برخدی از (Lu et al., 2020)باشدد تدن  می

 اسدید یکیمتدابول ندديفرآتنظدیم احتمدالاا در  ApFADهای ژن
دخالدت گسدترده  توانددمیکده ، (، نق  دارند%5)کربوکسیلیک 

در طددول متتلددف  یسددلول یندددهايرا در فرآ ApFAD یهدداژن
 .(Offermanns, 2017) نشان دهد اس یرولینا یچرخه زندگ

 میتنظدد ترجمدده، کدده اثددرات مهمددی بددرپددس از  راتییددتغ
هددا در موجددودات زنددده دارنددد از محرو یناشدد یهدداواکن 

(Hashiguchi & Komatsu, 2016)، ندواحی دارای تغییدرات 
-Nو  زيلاسددددیون، سومويلیشددددننیترو-N، ونیلاسدددديفسفور

. بده ندشدد ینیب یپ ApFAD هاینیدر پروتئ ونیلاسيکوزیگل
، Omega 6متعلق به گدروه  ApFAD هاینیپروتئ يکی ازجز 
(ApFAD-2 ،)یهانیپروتئ ريسا ApFAD ه لديکوزیگل لیپتانس

خود  (N) های آس اراژيناسید آمینهاز ی کاتم نیتروژن در ي شدن
 و ApFAD-4هددای در ايددن میددان پروتئین را دارا بودنددد، کدده

ApFAD-8 ها، بالاترين پتانسدیل متعلق به کلاس اسفنگولی ید
يلیشدن نتايج بررسی تغییرات سومو(. الف 6)شکل  را نشان دادند
ر هدر دبیانگر وجود حداقل يک تغییر  ApFADهای در پروتئین

افته در ي های تغییرترين اسید آمینهپروتئین بود؛ به طوريکه بی 
، )بددده ApFAD-8 و ApFAD-1 ،ApFAD-2هدددای پروتئین

ولی ید( و اسدفنگ 6ترتیب از دسته بتاکاروتن هیدروکسیلاز، امگدا 
هدای ApFAD. عدلاوه بدراين، همده (ب 6)شدکل يافت شدند 

 ApFAD-6ی ید دساچوراز و همچندین ل-متعلق به کلاس آسیل
نده سدید آمی، دارای تغییرات قابل توجهی در اOmega 6از گروه 
 (.S1ب و جدول  6شکل ( خود بودند )Kلیزين )
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ای از دارای نددواحی گسددترده ApFADهددای پروتئینتمددامی 
( خدود Cهای سیسدتئین )تغییرات نیتروزيلاسیون در اسید آمینده

 Omega 6های گروه ها در پروتئینبودند، که بالاترين میزان آن
هدای گدروه وتئینج(. همچندین، پر 5اس یرولینا يافت شد )شکل 

های ها نیدز اسدید آمیندهلی یدد دسداچوراز-ها و آسیلاسفنگولی ید

(. S1سیستئین نیتروزيله شده قابدل تدوجهی را داشدتند )جددول 
 ApFAD یهانیپروتئ ترجمهپس از  ونیلاسيفسفور یهامحل
( Sشدده ) لهيفسدفر نيسدر یهامانددهیاز باق یاگسدترده فیط

( را نشدان T) نیترئدون افتدهي رییدتغ یهااز مکان یهمراه با برخ
 (.د 6)شکل  دادند

 
ها را در ش  آن Arabidopsis thalianaدل در ريز جلبک اس یرولینا و گیاه م FADهای خانواده بررسی روابط تکاملی بین پروتئین. 4شکل 

باشد. درخت فیلوژنتیکی با استفاده از نرم می FADهای ئینای از پروته نمايانگر کلاستر عملکردی ويژهبندی کرد، که هر گروکلاستر متتلف دسته
 ( ترسیم شد.NJبوت استرپ بر مبنای روش نزديکترين همسايگی ) 1000و با تکرار  MEGAXافزار 
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ی لف سلولهای متتس یرولینا و عملکردادر ريزجلبک  ApFAD های( پروتئینGene Ontologyشناسی ژن )نتايج حاصل از آنالیز هستی. 5شکل 

 سلولی. ای زيراجز و های متنوع عملکرد مولکولی، فعالیت بیولوژيکیدر مسیر
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های گروه لیکوزيلاسیون در پروتئینگ-N . )الف( بالاترين میزان تغییراتApFADهای نتايج حاصل از بررسی تغییرات پس از ترجمه در پروتئین. 6شکل 

ز دسته ا ApFAD-4ز و هیدروکسیلا اکاروتنو کمترين میزان تغییرات سومويلاسیون به ترتیب در تنها پروتئین گروه بتاسفنگولی ید يافت شد. )ب( بیشترين 
از ها بود. )د( نیمی Omegaیزان در گروه ، با بالاترين مApFADهای اسفنگولی ید بود. )ج( تغییرات نیتروزيلاسیون دارای روند هماهنگی در پروتئین

. محور افقی لاسیون شدندديگر علاوه بر آن در اسید آمینه ترئونین نیز متحمل تغییرات فسفريتنها در اسید آمینه سرين و نیمی  ApFADهای پروتئین
 نشانگر نام پروتئین و محور عمودی حاکی از تعداد اسید آمینه تغییر يافته پس از ترجمه در هر پروتئین است.

 
ی متعلدق بده گدروه هداپروتئین مطابق نتايج بدسدت آمدده،

Omega 6،  شداملApFAD-2  وApFAD-6 ،در اسد یرولینا ،
تنها در محل اسید آمینه سرين در ساختار خود متحمل تغییدرات 

تنها عضو ، به عنوان ApFAD-1. پروتئین فسفوريلاسیون شدند
ناحیده  4متعلق به کلاس بتاکداروتن هیدروکسدیلاز، نیدز دارای 

رين در ساختار خدود بدود. ايدن در فسفريله شده در اسید آمینه س
لی یدد -ی متعلق بده گدروه آسدیلهانیپروتئحالیست که، تمامی 

هدای اسدفنگولی ید دساچوراز به همراه تنها يک عضدو از پروتئین
(ApFAD-4هم در اسید آمینه ،) در  نیترئدونهای سرين و هدم

)جددول ساختار خود، متحمل تغییرات فسفوريلاسیون شده بودند 
S1)هدای طور کلی، پروتئین. بApFAD هدای متعلدق بده گروه

Omega 6 (ApFAD-2  وApFAD-6 و اسدددددفنگولی ید )
(ApFAD-4  وApFAD-8 دارای بیشترين فسفوريلاسیون در )

تواندد نقد  ساختار قابل ترجمه خود بودند، که اين موضدوع می
های محیطی برجسته ها را در ايجاد مقاومت به تن اين پروتئین

 پس از ترجمده راتییتغاين  .(Kazanecki et al., 2007)سازد 
هستند کده  یپردازش کووالانس یدادهايروها نیپروتئ در ساختار
گدروه  کيدافدزودن  قيدرا از طر نیپدروتئ کيد یکيزیوفیخواص ب
 ,.Yan et al)داده  رییدتغ ندهیآم دیندد اسدچ اي کيکننده به اصلاح

از  یعیوس فیط در یدیکل مییتنظ یهاسمیبه عنوان مکان و (2023
 .(Ramazi & Zahiri, 2021) دکننیها عمل مپروتئوم
 

ی پرومطوترنطواحی در سطیس  مییعناصر تنظبینی پی 

 ApFAD هایژن

اند تویم یپروموتر یدر نواح سیسکننده میعناصر تنظ يیشناسا
ی تعدامل یهاشدبکه کمک کدرده وها ژن دقیق به درو عملکرد

متتلدف در  یهدانیپروتئ کدهنشان دهد؛ بده طوری راها آن بین
اتصدال بده عناصدر  قيداز طر ی،سدتيرزیغ یهدامواجهه با تن 

 میتنظدهدا را آن ،هددف یهداژن ترموجود در پرومدو یعملکرد
 ینددواح ،مطالعدده حاضددر در .(Cao et al., 2016) کنندددمی

 یبدرا اس یرولینادر ژنوم  ApFAD هایی مربوط به ژنپروموتر
مطابق قرار گرفت.  یابيمورد ارز سیس کنندهمیعناصر تنظ افتني
مقابلده بدا  یبدرا سیاز عناصدر سد یانواع متتلفد حاصل، جينتا

در ناحیدده بالادسددت  ،محددرو طيمتتلددف و شددرا یهدداهورمون
 (.7شکل ) بینی شدندپی  ApFADهای ژن

هسدته  عنصدرپرومدوتر، مانندد در  سیعناصر مشترو س
TATA-box  وCAAT-boxیهددا، در تمددام ژن ApFAD 

-ApFADهدای ، که تعداد اين عناصر در ژنشدند بینیپی 

6 ،ApFAD-7 و ApFAD-4 ،متعلدددق بددده  بددده ترتیدددب
لی ید و اسفنگولی ید، بیشتر بدود کده -کلاسترهای امگا، آسیل

ها در تنظیم کدارايی و تواند بیانگر پتانسیل بالای اين ژنمی
. (Tora & Timmers, 2010)صحت انجام رونويسی باشدد 

بده  یده)پاسدخ ABREهدا، مانندد عناصر مرتبط با هورمون
متیدل دهنده بده )عنصدر پاسدخ CGTCA(، کيزیآبسد دیاس

اسدید دهنده بده عنصر پاسخ) TCA-element ( وجاسمونات
تعدد و  شدند. يیشناسا هاسالیسیلیک(، تقريباا در همه پروموتر

هدا، شابه ايدن عناصدر پاسدتگو بده هورمونفراوانی تقريباا م
ها در تنظیم مراحل متتلدف درواقع بیانگر نق  مهم اين ژن

هددای محیطددی در رشددد و نمددو و همچنددین پاسددخ بدده تن 
هدای ژنباشد؛ به طدور مثدال، تمامیريزجلبک اس یرولینا می

لی یدها در اسد یرولینا دارای -بینی شده در کلاستر آسیلپی 
هايی نظیر متیل جاسمونات، تگو به هورمونعناصر سیس پاس

تواندد اسید سالیسدیلیک، اکسدین و جیبدرلین بودندد، کده می
ها در مسیرهای سلولی متتلفی چدون نشانگر اهمیت اين ژن

های محیطی تنظیم رشد و ايجاد پاسخ مقاومتی در برابر تن 
 .(Verma et al., 2016)باشد 
هدای جیبدرلین وه براين، عناصر پاسخ دهنده بده هورمونعلا
(P-box در )ApFAD-5 اکسدددددددین ) وAuxRR-core  و

TGA-element در )ApFAD-3  وApFAD-4  نیددددددددز
 یهاجنبه ليرا در تعد هااين ژن لیکه پتانسبینی شدند، پی 

-Soria) سدازدیآشدکار م در اسد یرولینامتتلف رشد و نمدو 

García et al., 2019). 
در  GATA-motifو  Box_4 ،G-Boxعناصدر پاسددتگو بده نددور 

، که احتمالا به پتانسدیل بدالای شدند افتي ApFAD یهاژن همه
. ها، اشاره داردهايی مانند فلاونوئیدتولید متابولیت ها در زمینهاين ژن

)دخیل در پاستگويی بده  LTR متتلفی، از قبیل سیسفاکتورهای 
هددای )دخیددل در پاسددتگويی بدده تن  MYBدماهددای پددايین(، 
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در  WRKYهدای )متصدل شدونده بده پروتئین W-boxمحیطی(، 
در  )دخیدل TC-richهای غیرزيسدتی(، راستای پاستگويی به تن 

)دخیل در القدای  MBSها( و مکانیسم دفاعی و پاستگويی به تن 
در جريدان  MYBهدای ها و محل اتصال پروتئیندیفلاونوئبیوسنتز 

دفداعی و  مدییبه عندوان عناصدر تنظپاستگويی به تن  خشکی(، 
 ApFAD هدایژندارای اهمیت فراوان، در ناحیه پروموتری تمامی 

 .(7شکل )بینی شدند پی 

 

 
 .در اس یرولینا ApFADهای موجود در نواحی پروموتری ژن عناصر سیس. 7شکل 

ها، علاوه بدر لی ید دساچوراز-های متعلق به گروه آسیلژن
 های متتلف، دارای عناصر سدیسهای پاستگو به تن فاکتور

هددای متعدددد و متفدداوتی چددون اسددید پاسددتگو بدده هورمون
ناحیه پروموتری خود بودند، سالیسیلیک ، جیبرلین و اکسین، در 

بندی بود های طبقهها در مقايسه با ساير گروهکه وجه تمايز آن
هدا در تنظدیم تواند بیانگر پتانسدیل قابدل توجده ايدن ژنو می

هدای مراحل متتلف رشد و نمو و نیز تحريدک تولیدد متابولیت
. همچنددین، (Lu et al., 2020)مغدذی در اسد یرولینا باشدد 

 ApFADهدای مطابق نتايج بدست آمده مشت  شد کده ژن
ها، علاوه بر تعداد قابل توجهی از متعلق به کلاس اسفنگولی ید

 ها، دارای عناصر تنظیمدیپاسخ به محروعناصر تنظیم کننده 
ها در سلول بودندد؛ در واقدع موثر در تحريک بیوسنتز فلاونوئید

گیرد، به زا قرار میزمانی که اس یرولینا در شرايط محیطی تن 
های ثانويه متتلف، از واسطه دارا بودن پتانسیل تولید متابولیت

ها، اچورازهايی چدون اسدفنگولی ید دسدطريق تحريک بیان ژن
هدای قادر است شرايط تن  را تحمل کند. علاوه بدر ايدن، ژن

ApFAD-5 لی یدد دسداچوراز( و -)از کلاس آسیلApFAD-6 
(، نیز دارای تعداد قابدل تدوجهی از Omega 6)متعلق به گروه 
در نواحی پرومدوتری خدود بودندد، کده  MBSعناصر تنظیمی 

هددای تابولیتهددا در تولیددد منشددان دهنددده پتانسددیل ايددن ژن
هدا در ايجداد ارزش فلاونوئیدی و در نتیجه نق  پدر رندآ آن

 ,.Kargiotidou et al)باشدد غدذايی بدالا در اسد یرولینا می

2008; Li-Beisson et al., 2013) بدداتیترک. در واقددع 
سدبز  هایو ريزجلبک اهانیدر گ موجود متتلف یدانیاکسیآنت

از  یریجلدوگ ايدکاه   نق  ارزشمندی را در راستای یخوراک
 یهداکاليمانند راد، آزاد یهاکالياز راد یناش ویداتیاکس بیآس

 کداليراد یهاو گونده لیدروکسدیه یهداکاليراد د،یسوپراکس
 بیباعد  آسد دندتوانیمکده  ، پراکسیدهیدروژن مانند رآزادیغ
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سدرطان  جدادياحتدی  ايد ی وریدپ عيتسر ،یکیمتابول اي یسلول
کامدل،  یندینبدع پروتئم کيدبده عندوان  .کنندد، ايفا میدنشو
متتلددف سددلامت  هایجنبددهآن بددر  یهددایژگيو و نایرولیاسدد 

مثبت  ریت ث یدانیاکسیآنت لیگرفته تا پتانس هيانسان، از سوءتغذ
تنها عضدو  .(Kumar et al., 2021; Maddaly, 2010)دارد 

شناسددايی شددده از گددروه بتاکدداروتن هیدروکسددیلاز در ژنددوم 
متتلفددی هددم در اسدد یرولینا نیددز دارای فاکتورهددای تنظیمددی 

راستای تعديل رشد و نمو و هم در جهت تنظیم پاستگويی به 
 نيددخالدت بدالقوه ادهنده که نشدان های محیطی بود،محرو

 باشدمی اين ريزجلبک یچرخه زندگ های متتلفجنبهها در ژن
 (.7 شکل)

بطرای ژن  نیپطروتئ-نیتعامطل پطروتئ یهاشبک بررسی 

 در اسپیرولینا ApFADکان ی  از خانواده 

با توجه  و A. platensisدر  به دنبال استتراج اطلاعات کامل پروتئوم
بینی شده قابدل توجده لوژيکی پی های ساختاری و فیزيوبه مشتصه

در اين مطالعه، پروتئین رمدز شدده  ApFAD-6در توالی مربوط به ژن 
بینددی توسددط ژن مددذکور بدده عنددوان کانديدددی مناسددب بددرای پی 

های چدرب خدانواده ژندی اسدید در نیپدروتئ-نیپروتئ یهاکن برهم
 جيتداشد. بدر اسداس نريزجلبک اس یرولینا، در نظر گرفته  دساچوراز در

بیندی ( در شبکه پی EKD08977.1) ApFAD-6پروتئین  ،حاصل
، اسید چدرب دسداچوراز یهانیپروتئساير شده، دارای تعامل نزديکی با 

، EKD07339.1 ،EKD09040.1 ،EKD08976.1از قبیدددددددل 
EKD08975.1  وEKD06763.1 باشد، کده ايدن تعامدل دارای می

هدای اتصدال بده يون هدای اکسدیدوردوکتازی،پتانسیل تنظیم فعالیت
های اسد یرولینا ها در سدلولگلیکوزيلاسیون لی ید آهن، بیوسنتز لی ید و

تفسیر نتايج حاصدل از آندالیز (. در واقع، S2و جدول  8باشد )شکل می
نقد  يکديگر، در تعامل با  FADی هانیوتئپر اين شناسی ژنیهستی
چدرب  یدهایسدا یوسنتزیب نديدر توسعه فرآ را هاکن برهم نيمهم ا

هدای دارای از ديگدر پروتئین .(Kaur et al., 2014) دهددنشدان می
 Tic22-likeتدوان بده کانديدد، می FADتعامل نزديک بدا پدروتئین 

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

UbiA prenyltransferase (EKD10346.1 و )Tocopherol 

cyclase (EKD11127.1اشاره داشت، که به ترتیب در فرآيند ) های
ولیدد هدای ثانويده و تها درون سلول، بیوسدنتز متابولیتانتقال پروتئین

های فلاويدن آدندین و بیوسدنتز نوکلئوتیدانرژی، تسهیل اتصال به دای
های ثانويده يوبیکوئینون، فعالیت پرينیل ترانسفرازی و بیوسنتز متابولیت

 توکوفرول، نق  دارند.
، کانديدد FAD نیپروتئبرای  بینی شدهشبکه پروتئینی پی در 

 hydroxyphenylpyruvate dioxygenaseهدددايی چدددون ژن
(EKD10201.1 و )Molybdopterin oxidoreductase 
(EKD11212.1 که به واسطه فعالیت اکسیدوردوکتازی خدود بده ،)

های های حاوی يون فلزی متصل شدده و در تنظدیم فرآينددساختار
های آروماتیک و جذب نیترات نق  دارند، نیدز متابولیکی اسید آمینه

لاوه بر اين، پروتئیندی ع (.S2و جدول  8)شکل بینی شده است پی 
( نیددز  EKD11133.1) Geranylgeranyl reductaseاز گددروه 

رسدد در بود، کده بده نظدر می ApFAD-6دارای تعامل با پروتئین 
در  فتوسدنتز حدین انجدام و انتقال الکتدرونفرآيند بیوسنتز کلروفیل 
ايدن  یوررشدد و بهدره تواندمی تيکه در نها ،اس یرولینا دخیل باشد

 .(Wang et al., 2014)تحت تاثیر قرار دهد را  لبکريزج
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 .STRINGهای پروتئومیکس ريزجلبک اس یرولینا با استفاده از برنامه بینی شده بر اساس دادهپروتئین پی -شبکه پروتئین. 8شکل 

 
های دارای شايان توجه است که، تعداد زيادی از پروتئین

-Carotene 78، از قبیدددل ApFAD-6کن  بدددا بدددرهم

desaturase (EKD07656.1 ،)Phytoene synthase 
(EKD06520.1 و )Carotene isomerase 
(EKD11230.1نیز با فعالیت در مسیر ،) های کاتالیزوری و

های ارزشمندی چدون اکسیدوردوکتازی به بیوسنتز متابولیت
کنند؛ ها در شبکه دساچورازی اس یرولینا کمک میکاروتنوئید

آفرينی در مسیر تولیدد وه بر نق ها علادر واقع اين پروتئین
مددواد مغددذی ارزشددمند در اسدد یرولینا، توانددايی مقابلدده ايددن 
ريزجلبک با عوامل متعدد محیطی را نیز تحت تداثیر مثبدت 

 ,.Lee et al., 2016; Li-Beisson et al)دهندد قرار می

-Tocopherol Oهدای . همچنین، حضدور پروتئین(2013

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

، کده وظیفده کنتدرل ApFAD-6شبکه پروتئینی مربوط به 
ها را ترانسفرازی و در نهايت متیلاسیون پروتئینفرآيند متیل

های مدرتبط بدا اند نق  برجسته شبکهتوبر عهده دارند، می

هدای متتلدف را را در کنترل پاسخ بده تن  FADهای ژن
 نمايان سازد.

 

بطر اسطا  ارتولطو   FAD یهاژن انیب لیو تحل  یتشز

 RNA-seq یهاداده

 RNA-seqهدای در مطالعه حاضر، با توجه به عددم ثبدت داده
هددای  هددای اسد یرولینا در شددرايط تنژنبدرای بیددان تمدامی 

ترين ارتولدوگ بدرای هدر ژن متتلف، از الگوی بیدان نزديدک
ApFAD  درArabidopsis،  به عنوان جاندار مدل، استفاده شد

هدای کانديدد در شدرايط تن  FADهدای و پروفايل بیانی ژن
متتلف شوری، خشدکی، اکسدیداتیو، سدرما و اسدموتیک مدورد 

 یهداژن امیتمارزيابی قرار گرفت. براساس نتايج بدست آمده، 
FAD  در پاسخ به شرايط محرو دارای تغییرات واکنشی قابدل

بدر اسداس مقدادير (. 9)شکل  خود بودند انیب توجهی در میزان
FPKM هدای استتراج شده، ژنAT4G30950  نزديکتدرين(

و  Omega 6( از گددددروه ApFAD-6ارتولددددوگ بددددرای 
AT1G06080  نزديکترين ارتولوگ برای(ApFAD-3 متعلق )
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لی یددد دسدداچوراز، دارای بددالاترين میددزان -کلاسددتر آسددیلبدده 
های متتلف بودند. شايان ذکدر اسدت رونويسی در شرايط تن 

الذکر تنها در شرايط تن  اسمزی )بدرای های فوقکه، بیان ژن
(، در AT4G30950( و سدددرما )بدددرای ژن AT1G06080ژن 

زارشدات تر بود، که اين نتايج با گمقايسه با شرايط کنترل، پايین
علاوه، . بده(Liu et al., 2015)ساير محققان مطابقت داشدت 

)نزديکترين ارتولوگ بدرای  AT5G05080 ژن یسيرونو میزان
ApFAD-2 ،)های به عنوان يکی ديگر از ژنOmega  در اين

های متتلدف مطالعه، نیز دارای مقادير قابل توجهی تحت تن 
در واقدع، . به جز تن  سرما، در مقايسه با شدرايط کنتدرل بدود

چددرب  یدهایمعمدولاا توسددط اسد کیددئنویچدرب د یدهایاسد
Omega و در  شدوندیم ليتبدد کیدنوئیچرب تر یدهایبه اس

و تجمددع آن در  شددده دیدد( تولJA) کیجاسددمون دیاسدد تيددنها
بده شدرايط تدن   موجودپاسخ سبب تحريک  تواندیها مسلول
هدای يکدی ديگدر از ژن ن،یهمچند. (Im et al., 2002)گردد 

 AT1G05610ها، لی یددد دسدداچوراز-آسددیلمربددوط بدده گددروه 
هدای (، در پاسخ به تن ApFAD-7)نزديکترين ارتولوگ برای 

و، دارای مقادير بیان بدالاتر از نمونده کنتدرل شوری و اکسیداتی
بود، که با نتايج گزارش شدده توسدط سداير محققدان مطابقدت 

 .(Tang et al., 2018)داشت 
هدای بر اسداس نتدايج بدسدت آمدده، در سدطوح بیدان ژن

AT3G11060 کداروتن -ژن بتدا )نزديکتدرين ارتولدوگ بدرای
 AT2G43810و  ApFAD-1 ،)AT2G46210هیدروکسددیلاز 

-Apهدای ژن ها بدرای)به ترتیب به عنوان نزديکترين ارتولوگ

FAD-4 و ApFAD-8 ها( و از گدددددددروه اسدددددددفنگولی ید
AT3G15850 ژن  )نزديکترين ارتولدوگ بدرایApFAD-5  از

در  در مقايسه با شرايط کنتدرل،لی ید دساچورازها(، -گروه آسیل
تواندد نشدان که مدی دتغییری مشاهده نش شرايط تن  متتلف
هدا در کنندگی عملکردهای سدلولی ايدن ژندهنده نق  تنظیم
 اس یرولینا باشد.

 ژن انیددب در تحقیددق ديگددر نیددز بددا وجددود افددزاي  سددطح
Δ9ACPCiFAD در ريزجلبددک  تددن شددرايط  در پاسددخ بدده

Chlamydomonas sp.، های ژن میزان رونوشتΔ12CiFAD ،
ω3CiFAD2  وΔ6CiFAD اعمددال تددن   لیددهسدداعات او طددی

بدا  هدازجلبکيردر واقدع، . (An et al., 2013)تغییری نشان ندداد 
دهندد؛ های متتلف پاسخ مدیتن  به ،دهای یل وسنتزیب مسیر میتنظ

های ات متتلدف اسدیدبدیترکلیدد توو  FAD هایتغییر در بیان ژن
 Liu et) محیطی گزارش شدده اسدت هایتن در پاسخ به  چرب

al., 2011).  ژن ، دوحاصدل از ايدن مطالعده یهاافتدهيبر اسداس 
ApFAD-6  وApFAD-3هددای مربددوط بدده گروهاز  ، بدده ترتیددب
Omega 6 قابدل  ريبدا توجده بده مقداد، لی ید دساچورازها-و آسیل

های ها و نیز در تکمیل نتايج حاصل از ساير آنالیزآنتوجه رونوشت 
انجام شده در اين مطالعه، از جمله بررسی تغییرات پس از ترجمده و 

هايی مناسدب بدرای کانديددبه عندوان  دنتوانیمنواحی پروموتری، 
در  اسد یرولینا یدر طول چرخده زنددگ هاارزيابی بیشتر پتانسیل آن

  ه شوند.نظر گرفت
 

 
به عنوان جاندار مدل، در شرايط  ،Arabidopsisدر  ApFADها برای هر ژن ترين ارتولوگالگوی بیان نزديکنتايج حاصل از بررسی . 9شکل 

های محیطی و در محور عمودی کد ، خشکی، اکسیداتیو، سرما و اسموتیک، در مقايسه با شرايط کنترل. در محور افقی تن های متتلف شوریتن 
 های ارتولوگ آورده شده است.دسترسی ژن
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دسداچوراز ممکدن  یهداکه ژن دهدینشان م جينتا نيا
های شدوری، خشدکی و تن  ینآگنالیس یرهایاست در مس
نسدبت  رییدتغ بده واسدطهباشدند و  نقد  داشدته اکسیداتیو
در پاسدخ بده  ، نق  مهمدیمتتلفچرب  یدهایاس یمحتوا
  .(Zhiguo et al., 2019) کننددد فددايا مددذکور یهدداتن 

 های متتلدددف تجمدددع مقدددادير بدددالای لی یدددد در گونددده
و  Chlorella ،C. zofingiensis ،C. vulgarisريزجلبددک 

C. protothecoides ،تن  متتلف گزارش شده  طيدر شرا
 وسدنتزیبدر کنار  FADهای است. در واقع افزاي  بیان ژن

ها سدبب افدزاي  تواندايی دیدکاروتنوئهايی مانندد متابولیت
 ,.Li et al)گدردد موجود برای مقابله با شدرايط تدن  مدی

ها، بده های عملکردی اين ژن. ارزيابی بیشتر ويژگی(2011
هايی چون سنج  میدزان بیدان در شدرايط واسطه آزماي 

بیدان ژندی، های انتقدال و بی محیطی متتلف و نیز آزمون
 باشد.قابل دستیابی می

 

 هاری و پیشنهادگینتیجه
در ژندوم  FADهای خدانواده ژناين مطالعه در زمینه بررسی  جينتا

ی هاسدمیمکان از صدحیحی درو بده حصدول توانددیم اس یرولینا،
ايدن چدرب در  یدهایاسد سدازیغیراشباع ریمسد یمولکول مییتنظ

دارای اهمیددت  یمحصددولات روغندد ريسددا نیهمچندد ريزجلبددک و
نق   تواندمیمطالعه  نيکند. ا کمک ،تجاری، نظیر گیاهان روغنی

ها و لی یددد دیددتول ،را در رشددد و نمددو FAD یهدداژن یدیددکل
 هدای متتلدفتن در برابر همچنین تحمل  های مغذی ومتابولیت

های ارزشمند گیداهی ی، در ريزجانداران و نیز گونهستيرزیغ /یستيز
 بیانو بی بیانی  مطالعاتانجام  شتر،یب هایارزيابی. در آشکار سازد

تواند مسیر می، Omega گروه از ژهيو، بهFAD یهااز ژن کيهر 
 تیدتندوع فعال نیخداص و همچند یعملکردهدا يیشناسدا یبرارا 
های چرب ارزشدمند و ی با هدف افزاي  میزان تولید اسیدزوریکاتال

حتدی گیاهدان و  A. platensisدر  هدانیز ارتقای مقاومت به تن 
 .سازد هموار ی،تجار یروغن
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