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Abstract 

Apocarotenoids play a pivotal role in the economic value of saffron plants, underscoring the significance of 

isolating and studying the genes implicated in apocarotenoid metabolism. This research endeavor focused on the 

CsUGT gene, a key player in crocin biosynthesis. The gene was subjected to isolation, homogenization, and 

subsequent transfer into the E. coli strain DH5α. The gene underwent cloning, sequencing, and registration within 

the NCBI database. A multi-step analysis was initiated to gain a deeper understanding of the attributes inherent to 

this gene. Firstly, the protein sequence of CsUGT was obtained. Subsequently, several servers and tools, including 

Protparam, SOPMA, ProtScale, Pfam, ProtComp, SignalP, TMHMM, and ChloroP, were employed to delve into 

the protein's physical, chemical, and physiological characteristics. Moreover, the Swiss-Model server was 

leveraged to investigate the protein's three-dimensional structure. The outcome of this exploration included the 

construction of a Ramachandran diagram, which effectively validated the 3D model structure produced. According 

to the results, CsUGT protein with 462 amino acids has the conserved sequence of glycosyltransferase family 

proteins and was identified as a polar protein, stable at high temperatures and without a hydrophobic domain. 

CsUGT protein has no peptide signal or binding signals and has a cytoplasmic location. This research made it 

possible to isolate the saffron's CsGTS gene and optimized its transfer conditions into the vector. In addition, the 

results of CsUGT protein structure analysis provide the basis for future functional studies and can provide valuable 

information regarding the behavior and reaction of this enzyme in the synthesis of saffron apocarotenoids; also, 

these results can be useful in future programs of Iranian saffron genetic modification.  
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 مقاله پژوهشی

 ايران (Crocus sativus)در زعفران  UGTسازی و بررسی بيوانفورماتيكی ژن همسانه

 
2نیاسید مهدی زیارت ،1محمد جواد حبیب زاده

 3و ابراهیم دورانی علیایی *
 1402تیر  2تاریخ دریافت: 

 1402شهریور  2تاریخ بازنگری: 

 1402مهر  15تاریخ پذیرش: 

 

 Crocus )           در زعفران  UGT                               سدددازی و بررسدددی بيوانفورماتيکی ژن          (. همسدددانه    1402                              ، س. م.، و دورانی عليايی، ا. )   نيا           م.ج.، زيارت   ،         حبيب زاده

sativus)   281-300(: 11)3                         . زراعت و فناوری زعفران،      ايران. 

 

      چكيده    

وتنوئيدها از رآپوكاهای درگير در متابوليسم ژن مطالعهجداسازی و  بنابراين، هستندياه زعفران گعامل ارزش اقتصادی در  هاآپوكاروتنوئيد

ستای برخوردار اهميت ويژه سنتز CsUGT اهميت ژن در اين تحقيق، باتوجه به .ا صيات  در بيو صو شتر خ شناخت بي سين و به منظور  كرو

پروتئينی  ين منظور، ابتدا توالیشد. بد DH5αسويه  E.coliسازی و انتقال اين ژن به باكتری ، اقدام به جداسازی، همسانهCsUGTپروتئين 

سنت  ژن ست آمد و  سط CsUGT شيميايی و فيزيولوژی پروتئين وی های فيزيکويژگیمورد نظر بد ، Protparamابزارهای  سرورها و تو

SOPMA ،ProtScale ،Pfam ،ProtComp ،SignalP ،TMHMM  وChloroP  با اسددتفاده از سددرور همچنين . شدددبررسددیSwiss-

Model اندران بعدی، نمودار راماچو جهت اعتبار سنجی ساختاری مدل ترسيم شده سه قرار گرفتبررسی مورد  پروتئيناين بعدی اختار سهس

باشددد . اين پروتئين گريز میدارای ثبات در دماهای بالا، قطبی و فاقد دمين آب CsUGTبا توجه به نتايج حاصددل، پروتئين ترسدديم گرديد. 

پنتيدهايی با نقش  فاقد  CsUGTترانسفراز است. پروتئين های خانواده گليکوزيلينه و حاوی توالی حفافت شده پروتئيناسيد آم 462دارای 

سيگنال سازی ژن سيگنالی يا  سمی دارد. اين تحقيق امکان جدا سيتوپلا ست و جايگاهی  صال دهنده ا زعفران را فراهم و  CsGTSهای ات

زمينه را برای مطالعات  CsUGT نتايج تجزيه و تحليل سددداختار پروتئينبهينه نمود. علاوه بر اين،  شدددرايط انتقال آن را به داخل ناقل

در مسددير سددنتز آپوكاروتنوئيدهای زعفران  تواند اطلاعات با ارزشددی در رابطه با رفتار و واكنش اين آنزيمو می كندفراهم میتی عملکردی آ

 فراهم كند.
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      مقدمه

                                زعفران به عنوان طلای سدددرخ به كلاله              ارزش اقتصدددادی 

     باشددد                                             خشددک شددده، اندام جنسددی ماده گل زعفران، مربوط می

( Bathaie et al., 2006 .)    يل حضدددور به دل له  يت كلا                         كيف

سين، سين                          آپوكاروتنوئيدهای كرو     كه    ست ا          سافرانال   و             پيکروكرو

يب    به ند       رايحه   و     تلخ     طعم   ،      قرمز     رنگ       مسدددئول       ترت         زعفران     ت

 ,.Xi & Qian, 2006  Caballero-Ortega et al       هسدددتند )

2007; .)    

سين از ز سنتز كرو سير بيو شود   يز                        م شروع می       شامل    و                  انتين 

            ديوكسددی ژناز             سدده آنزيم،                            سدده مرحله اصددلی اسددت كه توسددط

نده ها          جداكن يد نازCsCCD2 )    1            كاروتنوئ يدروژ يد ده لده   2                    (، آ

( ALD8و )   UDP-glucuronosyltransferases  تاليز می كا  ،             

          گليکوزيل   . (Mai et al., Bouvier et al ;2003 ,.2012 )      شوند

سفرازها ستند      هايی   زيم  آن  ( GTases )3             تران      قند        مولکول    يک    كه       ه

     وند  پي    يک       نتيجه    در       كنند،  می      متصدددل     خاص        گيرنده    يک    به    را

ستين  می       ايجاد           گليکوزيدی   ،                                    كننددر زعفران، گليکوزيلاسيون كرو

به كروسدددين كه  يد محلول در چربی،  كاروتنوئ بديل  به ت                                                      منجر 

   ود  شددد                                                 گليکوزيد آپوكاروتنوئيدی پايدار محلول در آب اسدددت می

( Moraga et al., 2004در گياه زعفران ايزوفرم .)                          های مختلفی           

                                                              از آنزيم گليکوزيل ترانسفراز شناسايی شده است و آناليز بيان اين 

           های زعفران           تمامی گونه                       دهد كه تقريبا در كلاله          ژن نشدددان می

    شدددود                                   هددای ژنی گليکوزيددل ترانسدددفراز يددافددت می    نسدددخدده

( Hosseinpour Azad et al., 2020 كه مانطور        اشددداره               (. ه

         ی زعفران   ها                                           شد،كروسين فرم گليکوزيله شده كروستين در كلاله

      دليل          ( ولی بهHosseinpour Azad et al., 2017      باشددد )  می

     نتز سدد         شدديميايی     نظر    از         كايرال،       مراكز         فراوانی   و        پيچيده        سدداختار

                                                                                                                                                                                                 
1- Carotenoid Cleavage Dioxygenase (CCD) 
2- Aldehyde Dehydrogenase 
3 - Glycosil Transferase 
4 - Immunoblat 

   به     آن       توليد    به       زيادی          لذا علاقه             پذير نيسدددت و            كروسدددين امکان

ناوری وجود های زيسدددت ف  ,.Demurtas et al )     دارد                          روش 

                           های گياهی نشددان داده اسددت كه GT                    (. آناليز فيلوژنتيک 2018

صيات پيش ماده در زير         ها را می         اين آنزيم صو ساس خ                                      توان بر ا

   (. Lim et al., 2003 )                             های متفاوتی تقسدديم بندی نمود       خانواده

GTسط خانواده بزرگ چند ژنی كد می   ه         توانند ب         شوند و می                                  ها تو

                                    ای كه در توالی اوليه آنها وجود دارد            ص امضددا گونه         وسدديله شدداخ

شوند  سايی                  ، كه آنها را به (Hughes & Hughes, 1994)             شنا

                       ها طبقه بندی می كنند.   GT                        زير خانواده شماره يک از 

     توسددط       1997                                  مسددير گليکوزيلااسدديون كروسددتين در سددال 

سن و همکاران ) شد. Dufresene et al., 1997                  دوفر شنهاد                ( پي

ستين منجر به          وی برای شان داد گليکوزيلاسيون كرو                                                 اولين بار ن

شامل فعاليت ست  شود و ممکن ا سين می  شکيل كرو    دو      های                                          ت

 ;Cote et al., 2000 )                       ترانسددفراز متفاوت باشددد              آنزيم گليکوزيل

           (، چهار ژن Ahrazem et al., 2015                  اهرازم و همکاران )   (. 2001

نده آنزيم يل             كدكن حت            های گليکوز كه ت       عنوان                   ترانسدددفراز 

CsUGT2  ( UGT74AD1شناخته می )            شوند و گليکوزيلاسيون                    

تاليز می  C. ancyrensis                كروسدددتين در كلاله  كا جدا              را  ند،            كن

               با تجمع مقادير   UGT74AD2                              نمودند و مشاهده كردند كه بيان 

                                                       بالای كروسددين در كلاله ارتباط دارد و نقش آن را در بيوسددنتز 

      گمز و  -              های متعدد، گمز                                كروسددين پيشددنهاد دادند. عليرغم تلاش

يابی Gomez-Gomez et al., 2017          همکاران  ) باز به  قادر   )                  

                        های خود نشددددند و بجای آن          از رونويتUGTCs2          توالی ژن 

           را شدددناسدددايی   CsUGT74AD1                      يک همولوگ نزديک به ژن 

ساس نتايج ايمنوبلات سيار فراوان   4                                نمودند كه بر ا                         يک پروتئين ب

              ها قرار دارد.                    و در كروموپلاست كلاله               های زعفران است        در كلاله
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يد بيشدددتر عملکرد  تأي کاران UGTCs2                        برای  تاس و هم                     ، دمور

( 2018., Demurtas et al رونددوشددددت مددورد نددظددر را در )                        

                                         كه از مطالعات خود و ديگران بدسددت آمده بود   1            ترنسددکرينتومی

   را   CsUGT74AD1                                 جسددتجو كردند و ژن جديدی تحت عنوان 

خه ديگ كه نسددد ند  يدا كرد كد می  UGTCs2      ری از                       پ ند و         را        ك

                         مسدددئول گليکوزيلاسددديون اوليدده   CsUGT74AD1        پروتئين 

                                              كروسددتين تشددخيص داده شددد. براسدداس نتايج بدسددت آمده 

CsUGT74AD1   سم كاتاليز سيتوپلا سين را در  شکيل كرو                                     ت

به فراوانی بسددديار  می با توجه  ياد                                كند و     و  CsUGT74AD1      ز

شنهاد شد كه پن   ،  UGTCs2    به    آن       شباهت ساي        تيدهای                پي   ی       شنا

 ,.Gómez-Gómez et al               گمز و همکاران ) -            شددده توسددط گمز

به 2017 كه   )        UGTCs2  بت داده شددددد، متعلق     به                     نسددد

CsUGT74AD1  می  ( بدداشددددد      Demurtas et al., 2018 .)   

کاران )    حسدددين  ,.Hosseinpour Azad et al                    پور آزاد و هم

                                                      ( به شناسايی و بيان هترولوگ ايزوفرم ژنی كدكننده آنزيم 2020

                                                ترانسددفراز كلاله گياه زعفران در مرحله گرده افشددانی         گليکوزيل

                            يابی و آناليزهای صددورت گرفته                              پرداخته و نتايج حاصددل از توالی

شان داد اين ژن به طول      69 / 5                      جفت باز و وزن مولکولی       1368                       ن

خانواده گلي به  كه                               كيلودالتون متعلق  ها بوده  يل ترانسدددفراز                            کوز

       گردد.                               بصورت آپوپلاستی در سلول ترشد می

له و  با ارزش بودن كلا لت  به ع ثل زعفران  ياهی م                                                در گ

     ناخت         باشددند، شدد                                           تركيبات آن، كه از تركيبات آپوكاروتنوئيدی می

                                                   های شددركت كننده در مسددير سددنتر آپوكاروتنوئيدها يکی از   ژن

                  روشددن شدددن اين مسددير                                 مسددائل مهم در اين گياه اسددت كه با 

                                                توان ابتکار عمل در كميت و كيفيت محصدددول را در دسدددت   می

                       ها ار چندين گونه گياهی                                گرفت. اگرچه بسدددياری از اين آنزيم

شگاهی مورد مطالعه قرار گرفته شرايط آزماي سازی و در       اند،                                                     جدا

ثانويه اين                                                          ولی در بسدددياری از موارد نقش آنها در متابوليسدددم 

                                                                                                                                                                                                 
1 - Transcriptom 
2- www.ncbi.nih.gov/genbank 

           (. با توجه Ahrazem et al., 2015        ته است )                  گياهان هنوز ناشناخ

سی گليکوزيل        به نقش سا سفراز )              ا سنتز UGT           تران سير بيو                   ( در م

                                     های زعفران، هدف از انجام تحقيق حاضددر،               كروسددين در كلاله

سانه سازی، هم سايی توالی كامل                               برای اولين بار جدا شنا                           سازی و 

   ان                                ژنومی استخراج شده از زعفران اير  DNA         از منابع    UGT   ژن 

                                               كدكننده اين آنزيم تعيين شددد همچنين مقرر گرديدبا   cDNA  و 

             های سدداختاری                              افزارهای بيوانفورماتيکی، بررسددی              اسددتفاده از نرم

سوم پروتئين  ساختمان دوم و                                                          شامل پيش بينی جايگاه، عملکرد، 

                                                           ها، تغييرات پت از ترجمه و نيز ارتباطات خويشدداوندی اين آنزيم 

                      بررسی و تحليل گردد.  

 

   ها       د و روش   موا

      ژنومی  DNA        استخراج 

                                              های پياز و برگ زعفران از مزرعه تحقيقاتی مؤسددسدده      نمونه

                                                   پژوهشدددی علوم و صدددنايع غذايی جمع آوری گرديد و در دمای 
° C70  -   .شدند              ژنومی به روش   DNA                              تا زمان آزمايش نگهداری 

CTAB  ( تغيير يافته             Beiki et al., 2011 استخراج و با استفاده )                       

نانودراپ  يک BOECO N-1C, Germany )            از  گارز                  ( و ژل آ

شده )  DNA                  درصد كميت و كيفيت  ستخراج           نانوگرم(     50 -   100             ا

  UGT        های ژنی                    منظور شناسايی توالی                        مورد بررسی قرار گرفت. به

به توالی عات مربوط  يدی                              زعفران، اطلا   و   DNA               های نوكلئوت

mRNA  2           از بانک ژن         اين ژنNCBI   ستفاده از ستخراج و با ا                         ا

      الددذكر    فو                 آغددازگر برای ژن  Oligo version 7.60    زار   اف   نرم

    (.  1               طراحی شد )جدول 

         شدددامل پنج   3 (PCR            ای پليمراز )               با واكنش زنجيره  UGT    ژن

شامل     10      گراد،      سانتی     درجه     94      دقيقه      94      ثانيه     20                چرخه دمايی 

     درجه    0 / 3      گراد )          درجه سدددانتی    53      ثانيه     30      گراد،           درجه سدددانتی

    72                    ثانيه دقيقه در دمای     45        دقيقه و                        افزايش در هر چرخه(، يک 

3- Polymerase Chain Reaction 
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     درجه     94      ثانيه     30                چرخه دمايی شددامل     25       گراد و           درجه سددانتی

سانتی    58      ثانيه     35      گراد،      سانتی       ثانيه     45                 گراد، يک دقيقه و           درجه 

هايی در     10       گراد و           درجه سدددانتی    72 قه بسدددط ن      درجه     72                   دقي

    ده                                     ژنومی با آغازگرهای طراحی شده با استفا  DNA         گراد، از      سانتی

   Taq polymerase  و  Pfu polymerase    های               از تركيب آنزيم

        بر اساس   GeNet Bio                                        تکثير شدند و در ادامه با استفاده از كيت 

         سازی شد.                                         دستورالعمل شركت سازنده،  از ژل آگارز خالص

 

   cDNA          کل و سنتز   RNA        استخراج   

  RNA                             كل با اسددتفاده از كيت اسددتخراج   RNA        اسددتخراج 

Total RNA Extraction Solution ™  AccuZol      شركت )

from Bioneer،   USAنه گل زعفران            (  از نمو له                     های كلا

                              انجام شددد و كميت و كيفيت آن با                       آوری شددده در آبان ماه    جمع

شد. پت از حذف  سی  ستفاده از نانودراپ و ژل آگارز برر     DNA                                                   ا

                       با بکارگيری آنزيم نسددخه   cDNA           ، رشددته اول DNase         با آنزيم 

ستفاده از             بردار معکوس  شده   RNA            ميکروگرم از    2             و ا ستخراج              ا

های  غازگر يدی اليگو     18            و آ يت   dt                 نوكلئوت فاده از ك                   با اسدددت

( MuLV-M TMRevertAID( )   Thermo Fisher Scientific ،  

USA طبق پروتکل ساخته و در دمای )                             ° C70  -    .ذخيره شد           

 

 CsUGT آغازگرهاي مورد استفاده در بررسی ژن -1جدول 

Table 1- Primers used for CsUGT gene analysis 
 ژن

Gene 

 آغازگر

Primer 

 توالی

Sequence 

UGT GTS-F 5’-ATGTTGAACGGCAACAAATGCCACATCC-3’ 
GTS-R 5’-TTAAACTAAGGAAATTTTGGAGTCATTGC-3’ 

 

   UGT                           همسانه سازی و تعیین توالی

 pTG19-T PCR                  با استفاده از كيت    از    شده        استخراج     قطعه 

cloning vector  ( Vivantis  ، Malaysia و آنزيم )          DNA  4T 

Ligase   ( Thermo Fisher Scientific ،  USA باكتری             ( در 

Escherichia coli   سويه     α 5DH   شت   LB                به كمک محيط ك

( Luria Bertani حاوی )       ستفاده           بيوتيک آمنی    آنتی    از                    سيلين، با ا

شوك حرارتی ) شد. Maniatis et al., 1995                روش  سانه               ( هم

  و   ColonyPCR                    های تراريخت، دو روش                  جهت انتخاب باكتری

  ، BamH I    ( Jena Bioscience     برشددی                    هضددم آنزيمی با آنزيم

Germanyشد و پت از انتخاب كلون شبانه                               ( انجام  شت                 ها و ك

           با استفاده   pTG19-UGT                  پلاسميدهای نوتركيب               آنها، استخراج 

             ايران( انجام  -                   )پيشدددگامان انتقال ژن  TPG               از كيت اسدددتخراج 

شده، به                     گرفت،  به دنبال خالص ستخراج  سميدهای ا                                سازی پلا

                       با آغازگرهای يونيورسدددال     UGT              يابی قطعه ژنی            منظور توالی

M13   صی با روش صا  automated                                  و همچنين آغازگرهای اخت

DNA sequencer   بی نو ج كره  كروژن،                             بدده شدددركددت مددا

( Macrogen Inc., Seoul, Korea.ارسال شدند )              

 

                       بررسی توالی نوکلئوتیدی

    زار   اف                                                بررسددی نتايج حاصددل از توالی يابی با اسددتفاده از نرم

Chromas version 2.6.2    های                  انجام شد و برنامه    n  BLAST  

            پايگاه داده               های مشدددابه از                    به منظور يافتن توالی  T-Coffee  و 

NCBIآمينه با ترجمه                                   ، اسددتفاده شددد. همچنين توالی اسدديدهای               

                    افزارهای ترجمه داده             به وسددديله نرم  UGT               نوكلئوتيدی ژن     توالی

   (. Artimo et al., 2012          بدست آمد )  Expassy               پايگاه مولکولی 

         شددامل وزن                            های فيزيکوشدديميايی پروتئين                برای بررسددی ويژگی
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                              اتيک، شدداخص پايداری و نيمه عمر            ، شدداخص آليف1pI         مولکولی، 

   Protparam    ( Gasteiger et al., 2005 ،)      افزار               پروتئين از نرم

تاردوم پروتئين   پيش نده از                         بينی سدددداخ يان شدددو   SOPMA              ب

( Combet et al., 2000پيش ،)       با فت شدددده  فا                         بينی توالی ح

                  (، شددناسددايی جايگاه El-Gebali et al., 2019 )  Pfam      افزار    نرم

فزار    نرم               درون سدددلولی از لگوی آبProtComp      ا    -     گريزی          ، ا

ساس روش كيت و دوليتل ) ستی بر ا  ,Kite & Doolittle                                  آبدو

   ProtScale  ( Gasteiger et al., 2005 ،)        افزار          ( از نرم1982

 Signal P       افزار                              های پنتيدی در پروتئين از نرم           وجود سددديگنال

5.0  ( Almagro  Armentro et al., 2019 ندداحيدده درون ،)              

  TMHMM      افزار                             گيری مرتبط با پروتئين از نرم           غشددايی و جهت

( Krogh et al., 2001و برای بررسدی هدف )                   پروتئين از       گيری           

                          اسددتفاده شددد. با اسددتفاده از   ChloroP  و   TargetP    های     بانک

 ,.SWISS-MODEL  ( Waterhouse et al               پايگاه اطلاعاتی 

2018; Bienert et al., 2017مد به روش         ( نيز                ل سدددازی 

     ودار                      بعدی با استفاده از نم                              مدلينگ صورت گرفت وكيفيت مدل سه

                        ( مورد بررسی قرار گرفت.Bertoni et al., 2017             راماچاندران )

 

            نتايج و بحث

                                        يابی صدددحت قطعه تکثير يافته از مجموعه ژنی            نتايج توالی

                                     های ژنی خانواده گليکوزيل ترانسددفرازها                        زعفران را كه از ايزوفرم

س شامل    CsUGT                      ت را تأييد كردند و ژن   ا ست آمده        1389                بد

سيد آمينه را كد می     462               جفت باز بوده كه    در   CsUGT        كند. ژن                    ا

سی  NCBI       پايگاه  ستر شماره د شد.   MN688236    های                با          ثبت 

ست توالی ژن  شترين   CsUGT              بلا شان داد كه بي ست آمده ن                               بد

  UGT74AD1  ( MF596166 )          ( را بددا ژن %  99 /  34       تشددددابدده )

( Demurtas et al., 2018 داشته است. همچنين ژن )                       CsUGT  

                                                                                                                                                                                                 
1 - Isoelectric Point 
2 - Ion Exchange Chromatography 

    هددای                             زعفران تکثير و همرديفی توالی  cDNA  و   gDNA   بددا 

شده از  ستخراج  شان داد   cDNA        ژنومی و   DNA                          نوكلئوتيدی ا          ن

ساير                فاقد اينترون می         كه اين ژن ست آمده در  شند كه نتايج بد                                  با

عات )  bio-Moraga et   ؛Hosseinpour Azad, 2020         مطال

al., 2004; Trapero et al., 2012; Mozes, 2013; 

Ahrazem et al., 2015های                                ( نيز فقدان اينترون در توالی ژن    

                                          گليکوزيل ترانسفرازها را تأييد نموده است. 

                  كيلودالتون محاسددبه     CsUGT  3 / 51                    وزن مولکولی پروتئين 

سيد آمينه سيدآمينه  با     CsUGT  54    های                           شد. از مجموع كل ا               ا

 +Arg                        اسددديد آمينه با بار مثبت )    44    ( و Asp+ Glu )          بار منفی

Lys )   بود. بررسدددی و    5 /  63                                 بود. نقطه ايزو الکتريک تئورتيکال             

ماتيکی پروتئي          بينی ويژگی   پيش يايی و بيوانفور   ن                                       های بيوشددديم

CsUGT  نه        نشدددان می يک آن در دام طه ايزوالکتر كه نق هد                                      د

سيدی )كمتر از  سيدی دارد. اطلاع 7               ا صيت ا         از نقطه                                  ( بوده و خا

                                                          ايزوالکتريک در ارزيابی حلاليت و نحوه حركت پروتئين در ميدان 

ست و می صفر مفيد ا      سازی                          تواند برای انتخاب و بهينه                          الکتريکی 

خالص   روش فاده برای                      سدددازی پروتئين اعم از                           های مورد اسدددت

بادل يونی ) ماتوگرافی ت يک     IEC)2                         كرو                          و الکتروفورز ايزوالکتر

سيار م  IEF)3(         فوكوسينگ  شد. به علاوه پروتئين       ب      ی كه    هاي                         فيد با

                                          ايزوالکتريک قرار داشدددته و مجموع بار مثبت و   pH          در محدوده 

با يکديگر برابر می ها  ته پنتيدی آن ن                                        منفی رشددد     ايی            باشدددد،  توا

           كنند. شددداخص                                      نگهداری آب را نداشدددته و ناگزير رسدددوب می

شتر     CsUGT ،  96  / 48                  ناپايداری پروتئين  شاخص بي                        بوده كه اين 

   از             ها، تخمينی                                     رآورد شده است. شاخص ناپايداری پروتئين ب    40   از 

 Mirhoseini       باشددد  )                                    ثبات پروتئين در شددرايط لوله آزمايش می

et al., 2016های موجود                              ( و اين شددداخص به نوع اسددديدآمينه          

            بستگی دارد.

شده برای پروتئين   سبه  سی                                         شاخص ناپايداری محا            مورد برر

3 - Isoelectric Focusing Electrophoresis 
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                           خص ناپايداری آنها كمتر از          هايی كه شا              دهد كه پروتئين       نشان می

                 ثبات خواهند بود.        صدددورت بی                          باشدددند با ثبات و در غير اين    40

يدار بودن اين پروتئين می   پيش پا نا ي                                 بينی  ند عدم فعال         ت آنزيم                توا

 Vogt              را توضيد دهد )    E. coli                             نوتركيب  توليد شده در باكتری 

& Jones, 2000 زيرا يکی از دلايل عدم توانايی تعيين فعاليت .)                                             

           بسيار حساس   CsUGT                  تواند اين باشد كه                    آزمايشگاهی آنزيم می

خالص مان  يت آنزيم در ز عال      رود.               سدددازی از بين می                               اسدددت و ف

       توانند                                          های پايدار در شدددرايط تنش مثل تنش حرارتی می       پروتئين

  ظ         ط تنش حف                                              ساختار سوم خود و در نتيجه عملکردشان را در شراي

    (. Pettersen et al., 2004      كنند )

يابی  مل مهم در ارز عا يک  به عنوان  يک،  فات                                                شددداخص آلي

              محاسدددبه گرديد.      86 /  45                      در برابر حرارت، برابر                 مقاومت پروتئين

       گريزی                                                شدداخص آليفاتيک عامل مهمی به منظور برآورد مقدار آب

ياتی پروتئين و  يداری ح پا بت برای  مل مث عا يک                                                      پروتئين و 

                            شود كه در واقع عبارت است از                 بعدی آن محسوب می        اختار سه س

سبی پروتئين كه با زنجيره شده                             حجم ن شغال      اند                       های آليفاتيک ا

( L ،  I ،  A   و  Vپروتئين .)           هايی با شددداخص آليفاتيک بسددديار بالا                                

                                           ( ممکن اسددت در دامنه دمايی بسدديار بالا از خود    100          )بيشددتر از 

    تور                     اتيک به عنوان يک فاك                                ثبات نشان دهند. محاسبه شاخص آليف

            مورد مطالعه                                              مثبت در مقاومت به حرارت نشدددان داد كه پروتئين

                                                              در اين پروژه از ثبات بالايی در برابر دماهای بالا برخوردار است. 

                  نشان داد كه متوسط   Protparam      افزار                     تجزيه و تحليل با نرم

ستی        ميزان آب شده برای GRAVY       گريزی )  آب   -     دو سبه                    ( محا

           محاسبه شده   GRAVY                  باشد. در صورتی كه        منفی می    يم       اين آنز

ست كه آن پروتئين  شد، بدين معنی ا                                                        برای يک پروتئين منفی با

     شود.                                               غيرقطبی است و در صورت مثبت بودن، قطبی محسوب می

                                                   غيرقطبی بودن يک پروتيئن باعث حلاليت كمتر آن نسدددبت به 

         ای ويژه ه                   گردد و در برابر حلال                  های قطبی در حلال می       پروتئين

    های                                  های قطبی در قسمت بيرونی و پروتئين                   هر پروتئين، پروتئين

      كنند.                           غيرقطبی در وسط تجمع پيدا می

       سددداختار      CsUGT ،  194                     بينی سددداختار دوم برای        در پنيش

فا )%     Extended strand  %(  63  / 15   ،)   27    73   (،   41 /  54              مارپيچ آل

Beta turn  %(  78  / 5  و )    ساختار      173       Random coil  %(  04  / 37   )  

                                                         هده شد. ساختارهای ثانويه مارپيچ آلفا و صفحات بتا در دسته    مشا

                          های تصددادفی، جزو سدداختارهای                         سدداختارهای دوم منظم و پيچ

صادفی طبقه ضور     شوند       بندی می                                     ثانويه نامنظم تکرارپذير و ت        . ح

     سددين،          آلانين، لو                                     آمينواسدديدهای تيروزين، ترينتوفان، فنيل       توالی

    شدن                       ارژين دليل اصلی منظم                               ايزولوسين، والين، سيستئين و آسن

                        باشددد. البته عوامل ديگری      ها می                          سدداختار اين قسددمت از پروتئين

طه  پذيری، وزن مولکولی و نق طاف  بدوسدددتی، انع مل آ                                                شدددا

ند  ها نقش دار تار                                                    ايزوالکتريک نيز در منظم شددددن اين سددداخ

( Yousefi Javan & Gharari, 2017.)   

    يسددم         ر متابول                              های گلوكوزيل ترانسددفراز درگير د            در بين آنزيم

          بخوبی حفظ   C                             دو دمين اصدددلی در ناحيه پايانه    ،             ثانويه گياهان

ست )                     (. در اين تحقيق نرم Hughes & Hughes, 1994         شده ا

ستفاده قرار    Pfam      افزار  شده مورد ا                                             جهت تعيين توالی حفافت 

به عنوان الگوی حفافت شدددده پروتئين                                                      گرفت و يک توالی را 

  C( ،   438   - 254    )            احيه پايانه     در ن    ها                      مشدددخص نمود كه اين توالی

شت. در                    در خانواده گليکوزيل  CsUGT     برای  سفرازها قرار دا                           تران

سی هدف ستفاده از  بانک      گيری          برر   ChloroP    های                            پروتئين با ا

     گيری    هدف              دارای سددديگنال  CsUGT                     نشدددان داد كه پروتئين

  ، UGT74A2 ،  UGT74A3                          پلاسدددتيدی هسدددتند. چهار آنزيم 

UGT74A4   و  UGT74A5   را در      C. ancyrensis   از نظر وجود            

               های لنگر غشايی         و سيگنال  C               گيری در پايانه        های هدف      سيگنال

  و   Target P             های تحت شددبکه                     با اسددتفاده از برنامه  N          در پايانه 

Chloro P  های           اند. آنزيم                     مورد بررسددی قرار گرفته    UGT74A2  

     برای   N                                حاوی يک سددديگنال پنتيدی در پايانه   UGT74A3  و 

              بودند در حالی   UGT74A1               لاسدددتيدها همانند               هدف قراردادن پ

  ی    بين            سيتوزولی پيش    UGT74A5  و   UGT74A4    های         كه آنزيم

ضر، پيش بينی Ahrazem et al., 2015      شدند )                             (. در مطالعه حا



 1402، پاییز 3، شماره 11جلد نشریه زراعت و فناوری زعفران،       288

سط برنامه  CsUGT                   های پنتيدی پروتئين       سيگنال           های مبتنی            تو

                         نشددان داد كه اين پروتئين  PSIPRED  و   Signal P        بر شددبکه 

سيگ شد و نواحی از پروتئين              نال پنتيدی می        فاقد     كه   CsUGT                        با

شا در تعامل می شی                  با غ ش صورت مارپيچ پو شند ب شان داده   1                        با           ن

سط  ست آمده تو ساير اطلاعات بد ست كه اين نتيجه با                                                     شده ا

                 ( كه بر روی سدداير Mozos et al., 2013           و همکاران )       موزوس

  و                                   انجام شددده اسددت مطابقت داشددت. موراگا   UGT    های        پروتئين

کاران )                  ( بر روی پروتئين Rubio-Moraga et al., 2004         هم

UGTCs2   وجود يک سدديگنال پنتيدی در توالی آمينو اسدديدی                                           

UGTCs2   ند ولی در سدددال تايج         2009                              را پيش بينی نمود       ن

ها بر روی پروتئين  قات آن كه اين   CsGT45                            تحقي                 نشدددان داد 

سيگنال درون سيگنال پنتيدی و  شايی                                        پروتئين فاقد  شد  می       غ      با

( Rubio-Moraga et al., 2009  .)    

   ين            توانند در ب                                         در شرايط محيط آزمايشگاهی، كاروتنوئيدها می

                                                 غشدددا دولايه لينيدی يا پلاسدددتيدی ذخيره و انباشدددته شدددوند 

( Cunningham et al., 1998لذا غشدداهای لينيدی م .)                       حيطی     

      گريزی                            هايی هسددتند كه سددوبسددتراهای آب                مناسددب برای آنزيم

تابوليزه می يدها را م كاروتنوئ ند  ند )                                   همان  ,.Ahrazem et al      كن

     گريز                                های انجام شددده، حضددور يک ناحيه آب           (. در پژوهش2015

-Rubio                  پيش بينی شددددده بود )  UGTCs2             برای پروتئين 

Moraga et al., 2004 تايج       بينی   پيش                          (. ولی در اين پژوهش ن

شان داد كه آنزيم   -     گريزی        الگوی آب ستی نتايج ن   CsUGT                                 آبدو

قد بخش    ها           گريز آنزيم                      گريز اسدددت. وجود دمين آب      های آب        فا

    ازد  سددد                                                    امکان برقراری ارتباط با لينيدهای غيرقطبی را فراهم می

( Rubio et al., 2008شنهاد می            ها از طريق             شود كه آنزيم              ( و پي

شا در ارت ستند )                       اين ناحيه با غ  ,.Rubio- Moraga et al           باط ه

2004.)   

يه درون غشدددايی و جهت ناح با                                در بررسدددی                گيری مرتبط 

                                                                                                                                                                                                 
1 - pore-lining 

شکل شاهده می   1                        پروتئين همانطور كه     CsUGT          شود، آنزيم         م

                  باشددد و تنها دارای                           گريز و ناحيه درون غشددايی می            فاقد قطعه آب

                    ( است با نتايج حاصل    128 -   143                            مارپيچ پوششی )اسيدهای امينه 

                 ( و ساير مطالعات  2                                  افزارهای تعيين سيگنال پنتيدی )شکل  م     از نر

            گريز و درون             فاقد قطعه آب  CsUGT                       نيز مطابقت داشددت. آنزيم 

                                                         غشايی بوده و توسط يک  مارپيچ پوششی با غشا در ارتباط است. 

                   ( با مطالعه بر روی Mozos et al., 2013                 موزوس و همکاران )

    مين          ها فاقد د         ن پروتئين                     نيز بيان نمودند كه اي  UGT    های        پروتئين

                                                    گريز و درون غشدددايی بوده كه با نتايج اين تحقيق مطابقت   آب

      داشت.

          دهد كه در          ( نشان می 2                               شناسايی جايگاه درون سلول ) شکل 

سيدهای آمينه پايانه   CsUGT         پروتئين          ( جايگاه  1 -   128    آن )  N                     ا

سيدهای آمينه                   با غشا در ارتباط      129 -   144                               سيوپلاسمی دارند و ا

                                                                بوده و مابقی جايگاه خارج سلولی دارند. كه اين نتايج با نتايج نرم 

ياز     ProtComp      افزار  با امت    CsUGT  ( 3 / 2       جايگاه    4 / 5                 نيز كه 

   ت.                         بينی كرده بود مشابهت داش                                امتياز( جايگاه خارج سلولی را پيش

شت      روتئين پ صورت برگ شاء دولا                           های جانبی معمولا ب    يه                 پذير با غ

                                                          لينيدی ارتباط دارند و برهمکنش با غشاء ممکن است بر ساختار، 

به  ها  ناميکی، اتصدددال آن يداری ترمودي پا يت بيولوژيکی،  عال                                                       ف

ستراها و ماكرومولکول  Lomize        بگذارد )       تأثير          های محيطی                        سوب

et al., 2007عه طال كه اخ            (. در م تاس و         ای                     يرا توسدددط دمور

کاران ) يه و Demurtas et al., 2018         هم                   ( در خصدددوص تجز

                            صدددورت گرفته اسدددت، نشدددان داد كه                       تحليل جايگاه پروتئين

CsCCD2 ،  CsALDH31   و  CsUGT74D1   يب در             به ترت

                                                    پلاسددتيدها، شددبکه آندوپلاسددمی و سدديتوپلاسددم قرار دارند و بر 

      سددمی و                             ها پيشددنهاد شددد كه شددبکه آندوپلا              اسدداس اين يافته

        سنتز در              ها بوده و بيو                                       سيتوپلاسم به عنوان مراكز انتقال متابوليت

غاز و در واكوئل يدها آ مه                          پلاسدددت به عنوان مراكز ذخيره خات                               ها 
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       جايگاه   CsUGT74AD1                                 يابد. آنها گزارش نمودند كه آنزيم   می

                سيتوپلاسمی دارد.

 

 
  PSIPREDبدست آمده از سرور  CsUGTدرون غشايی پروتئين  دمين -1شكل 

Figure 1- Transmembrane domain of CsUGT protein obtained from PSIPRED server.  

(http://bioinf.cs.ucl.ac.uk/psipred) 

 

پژوهشدددی ديگر، گمز -Gomez               گمز و همکدداران ) -                   در 

Gomez et al., 2017های پروبيوتيک نشان                   ( نيز بر اساس داده                   

              های زعفران در                    شددناسددايی شددده در كلاله  UGTCs2         دادند كه 

               باشند. هيچکدام                    های زعفران مستقر می        های كلاله         كروموپلاست

       و ديگر   CsUGT74AD1     شددددامددل   UGT    هددای           از پروتئين

CsUGTs  ( شده سايی   ;Rubio-Moraga et al., 2004             شنا

Trapero et al., 2012; Ahrazem et al., 2015; Gomez-

Gomez et al., 2017 )  G. jasminoides UGTs   درگير در         

    های UGT    ( و Nagatoshi et al., 2012                بيوسددنتز كروسددين )

 M. trancatula  ( Shao et al., 2005; Dong              آرابيدوپسيت و 

& Hwang, 2014شايی يا پنتيدهای         های درون            ( دارای دمين                   غ

   (.Demurtas et al., 2018                  كلروپلاستی نيستند )

 
 PSIPREDبا استفاده از سرور  CsUT بينی شده براي پروتئينهاي پپتيدي پيشسيگنال -2شكل 

 احيه صورتی نشان دهنده فقدان سيگنال پنتيدی است.ی داشته و نواحی سفيد رنگ در سيتوپلاسم قرار دارند. عدم وجود نخارج سلولنواحی نارنجی رنگ جايگاه  
Figure 2- Peptide signals predicted for the CsUT protein using the PSIPRED server.  

The orange regions are extracellular, and the white regions are in the cytoplasm. The absence of a pink area indicates a lack of a 

signal peptide. 
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سه ساختار  سازی  ساس انتخاب يک الگو با                   مدل                                 بعدی بر ا

                  از پايگاه اطلاعاتی                                      شدددباهت بالا با پروتئين هدف با اسدددتفاده

Swiss model   ( و كيفيت  3      و شددکل    2                    به انجام رسدديد )جدول          

ساختاری مدل ساخته شده با نمودار راماچاندران                       پارامترهای                                      های 

    (.  4                            مورد ارزيابی قرار گرفت )شکل 

سط مدل   پيش شباهت              بينی تو ساس                               سازی همولوژيکی بر ا

                                                        توالی پروتئين با يک يا چند پروتئين با سدداختار شددناخته شددده 

             ( نيز ناميده CA    ای )               مدل سددازی مقايسدده                باشددد. اين روش،  می

    های                                                  شود. در اين روش، ساختمان پروتئين با استفاده از روش  می

   يا         با توالی                                      تجربی و بر اسددداس مشدددابهت توالی سددداختمان

    روش         واقع اين        شود. در  می     بينی        شده، پيش      شناخته    های       ساختمان

صل    اين   بر ستوار    ا ست       ا ش   دو    اگر   كه    ا     ابه                       پروتئين از نظر توالی ت

شته      بالايی سيار     بعدی           ساختمان سه        احتمالاً       باشند،      دا        مشابهی      ب

شت )              در اين تحقيق     (.Ahmad Baba et al., 2015             خواهند دا

   در   CsUGT                                               با توجه به قرار گرفتن توالی حفافت شددده پروتئين

                                           ترانسفرازها، معيارهايی نظير وضوح در محدوده                 خانواده گلوكوزيل

شباهت بالای    3 سترم،  -E              مورد مطالعه و                الگو با توالی   %  35                    آنگ

value  دل       پذيری م                                         پايين در نظر گرفته شدددد تا اعتبار و اطمينان    

مدل بد. برای  يا           ، پروتئين CsUGT             سددددازی پروتئين                      افزايش 

کوزيددل ي ل فراز         گ نج ) د  OS79          ترانسددد بر   ( Oryza sativa        ر 

( 5tmb.1.A با )     با قدرت       2016                     اسددديد آمينه كه در سدددال      467        

                                      آنگسددترم از برنج كريسددتالوگرافی شددده اسددت       2.34      تفکيک 

( Watterhorn et al., 2016 .خاب شدددد به عنوان الگو انت  ،)                            

با پروتئين    %  47 /  65 طابق الگو        ميزان    %  43  و   CsUGT                            ميزان ت

                          بنابراين با توجه به ميزان    (.  2                        شدددباهت آن تعيين شدددد )جدول 

                               مورد نظر، اين احتمال وجود دارد                                شباهت پايين الگوها با پروتئين

                                                       كه مدل سازی بصورت ضعيف انجام شده باشد. لذا اين نکته كه 

                                              نقش مهم و حياتی در مسير سنتز كروسين در زعفران            اين آنزيم

  ا  ي             های اتصددال و                                            دارد، قطعا اولين گام در راسددتای مطالعه جايگاه

                                          كننده يا مهاركننده، مدل سدددازی اين پروتئين              ليگاندهای فعال

      باشد.  می

                                                 پت از مدل سدددازی، ارزيابی كيفيت پارامترهای سددداختاری 

                                                     سدداخته شددده با نمودار راماچاندران  انجام شددد، كه در اين    مدل

      نواحی   در      گرفته         های قرار         اسدديدآمينه     درصددد       محاسددبه   با       نمودار

     شود.   می      تعيين      ورودی          كيفيت مدل        غيرمجاز   يا  و     مجاز       مطلوب،

   ها           اسيد آمينه    92 /  81      شود، %         مشاهده می   4                   همانطور كه در  شکل 

                                         برای سدداختارهای مدل شددده در مناطق مطلوب و    CsUGT   در 

                                                     اسدديد آمينه ها در مناطق مجاز قرار دارند. با جمع نواحی    2 /  25 %

                        آيد و اين بدان معنی اسددت        بدسددت می    95 /  06              مطلوب و مجاز %

                                                   مدل از كيفيت بالايی برخوردار اسدددت و با توجه به نتايج        كه اين 

شده می                  ارزيابی كيفی مدل سی ها                  توان از اين مدل            ايجاد              در برر

                       های بعدی استفاده نمود.       و طراحی

 

 برنج( در OS79با الگو )پروتئين  CsUGTهاي پروتئين ميزان شباهت اسيدآمينه -2جدول 
Table 2 - The similarity of the amino acids of CsUGT protein with pattern (OS79 protein in rice) 

 شرح
Description 

درصد 

 پوشش
Coverage 

 محدوده
Range 

 ميزان شباهت
Seq similarity 

 وضوح
Resolution 

 روش
Method 

 يافت شده توسط
Found 

By 

 ساختار
Oligo-state 

 ميزان تطابق
Seq 

identity 

 الگو
Template 

 پروتئين
Protein 

Glycosyilter

ansferase,Os
79  

97% 8- 454 0.43 2.34Å X-ray BLAST Monomer 47.65% 5tmb.1.A GTs 
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  Swiss modelاز پايگاه اطلاعاتی  با استفاده CsUGTبر اساس انتخاب يک الگو با شباهت بالا با پروتئين بعدیمدل سازی ساختار سه - 3شکل 

Figure 3- Modeling a 3D structure based on selecting a pattern with high similarity to the CsUGT protein using the Swiss 

model database (Waterhouse et al., 2018; Bienert et al., 2017). 

 

 
 اسيد آمينه کيمناطق سفيد رنگ محدوده غير مجاز است و هر نقطه قرمز رنگ  .CsUGT نمودار راماچاندران ساختار مدل سازی شده  برای پروتئين -4شکل 

در محدوده ا ها راسيدآمينه %80و  %95، 7/99مناطق رنگی به ترتيب از سبز روشن به سبز تيره، % دهد.غيرمجاز را نشان می 2و ساي 1با زاويه فی

 .شوندشامل میمجاز 
Figure 4- Ramachandran plot of a structured model for the CsUGT protein. The white areas are in the unauthorized range, 

and each red dot represents an amino acid with an unauthorized Phi and Sai angle. Colored areas from light green to dark 

green, 99.7%, 95%, and 80% of amino acids are within the allowable range (Bertoni et al., 2017(. 

 

                                                                                                                                                                                                 
1 - Phi (Ψ) 
2 - Psi (Φ) 
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حفاظت شده در خانواده گليكوزيل ترانسفرازها  PSPGكادر رنگی مربوط به جعبه  5tmb.1.Aو  CsGTsهای خانواده همرديفی چندگانه پروتئين -5شکل 

 بخوبی حفظ شده اند. PSPG( موجود در موتيف Q( و گلوتامين )E(، گلوتاميک اسيد )Wهاي تريپتوفان )باشد. اسيد آمينهمی
Figure 5- Multiple alignments of proteins of the CsGTs family and 5tmb.1.A the color box corresponds to the PSPG box 

protected in the glycosyltransferase family. The amino acids tryptophan (W), glutamic acid (E), and glutamine (Q) in the 

PSPG motif are well conserved. 
 

                                                 كاربرد و عملکرد ويژه هر بخش از پروتئين، توسددط شددکل 

  ر                      گردد و هر نوع تغيير د                       بخش از پروتئين تعيين می          فضدددايی آن

                                          تواند باعث اختلال در عملکرد آن شددود. در اين              اين سدداختار می

             شددبيه سددازی شددد   CsGUT             بعدی پروتئين                تحقيق سدداختار سدده

                                              (. بررسددی سدداختار سدده بعدی اين پروتئين با همرديف  3     )شددکل 

                               های پنتيدی اين پروتئين و توالی                     سدددازی سددداختار اول رشدددته

سيدآمينه سفراز برنج انجام پذيرفت و          ا                                                   ای پروتئين گلوكوزيل تران

ساس همولوژی بخش شناخت بهتری از                   برا                                     هايی از اين پروتئين، 

      دارای   CsUGT        پروتئين   C                               عملکرد آن حاصل شد. دمين انتهای 
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  PSPG1          های توالی       دآمينه                       اسيدآمينه است كه با اسي    44          موتيفی با 

                                           يددافددت شددددده در بسددديدداری از گليکوزيددل ترانسدددفرازهددا 

( CsUGT74AD1 ،  UGTCs4   و  GLT2 شابهت دارد )كادر                     ( م

   (. 5             قرمز رنگ شکل 

خانواده  مامی  های   UGT              ت نه  C          در انت يدآمي    ای                 زنجيره اسددد

با   می  PSPG                   دارای سددديگنال موتيف                         باشدددند كه اين موتيف  

                            كنش دارد و محل فعاليت آنزيم  ن     ( مياUDP-Glc               اهداكننده قند )

   در   PSPG               (. جايگاه جعبه Trapero et al., 2012       باشدددند )  می

         باشددند كه                 های حفافت شددده می                 بوده و شددامل توالی  C       انتهای 

نده  پذير يدروكسدددی مولکول  عال سدددازی گروه ه به ف                                                منجر 

                        گيری ارتباطات گليکوزيدی                          گليکوزيل، جهت اتصدددال و شدددکل

ند )  می               (.  اين موتيف Hosseinpour Azad et al., 2017       گرد

                                   هايی اسدددت كه نقش كليدی در اتصدددال قند               حاوی اسددديدآمينه

سفات دارند )           نوكلئوتيددی  ,Trapero et al., 2012; Mozos             ف

   (، W               های ترينتوفان )                                  (. نشان داده شده است كه اسيد آمينه2013

سيد )     های UGT                 ( موجود در توالی Q              ( و گلوتامين )E               گلوتاميک ا

ن ندين گو گاه         چ جاي يب در  به ترت ياهی )     44  و     43  ،   22    های                            ه گ

ند، PSPG      موتيف        را به    UDP-Glu                        ( كه بخوبی حفظ شدددده ا

 ,.Shao et al      دهند )                            ماده اهدا كننده قند ترجيد می         عنوان پيش

سيد آمينه ترينتوفان 2005                                                          (. در حالی كه در اين مطالعه تنها دو ا

گاه جاي يب در  به ترت تامين    PSPG    تيف   مو    44  و     22    های                              و گلو

          اين موتيف     43            ( در جايگاه D                     اند و اسدديد آسددنارتيک )       حفظ شددده

                                                     جايگزين شددده اسددت كه با نتايج سدداير مطالعات مطابقت دارد 

( Hosseinpour Azad et al., 2020; Ahrazem et al., 

 ,.Ahrazem et al                               (. درحداليکده  اهرازم و همکداران )2015

   9            ( در جايگاه D                                    ( دريافتند اسدديدآمينه اسدديد آسددنارتيک )2015

( Asp-9در تمام توالی )                های    UGT2  ( UGT74AD شده           ( حفظ 

     وجود   UGT          های مختلف          ديگر گروه  PSPG              اسدددت و در جعبه 

                                                                                                                                                                                                 
1 - Plant Secondary Product Glycosyltransferase (PSPG) 

      كند.                                                       ندارد كه اين امر در نتايج حاصل از اين تحقيق نيز صد  می

تار پروتئين يل وجود تنوع در سددداخ   و   CsUGT    های                                    به دل

ستراهای مختلف آنها، تعيين سوب شيميايی آن                                     همچنين  ساس     ها                ا

                        (. وجود انواع مختلفی از Mozos, 2013                 غيرممکن شددده اسددت )

يت تابول يه در كلاله زعفران می        م ثانو يل وجود                             های  به دل ند                     توا

                  در مقايسدده با سدداير   UGT             های مرتبط با                 گسددتردگی در توالی

          (. زعفران Hosseinpour Azad et al., 2020             گياهان باشددد )

شتر آنه      های می        متابوليت               های پيچيده از         حاوی گروه شد كه بي   ا                  با

                                                      به فرم گليکوزيله هسدددتند. وجود سددداختارهای گليکوزيله برای 

يت تابول يک از م خانواده                هر يه، وجود  ثانو              های مختلف از                         های 

UGTهای قندی به آنها                                    ها را كه منجر به الحا  و حذف مولکول                 

                                     نمايد. همچنين وضددعيت ترينلوئيدی گياه                شددوند را اثبات می  می

    های                                           تواند از ديگر علل وجود تعداد بيشددتر خانواده             زعفران نيز می

UGT   باشددددد هان  يا به ديگر گ بت  ياه زعفران نسددد                                         در گ

( Hosseinpour Azad et al., 2020     .)        

 

     گيري     نتيجه

   ان                  های ثانويه به عنو                          ترانسدددفرازها كه از متابوليت        گليکوزيل

          های گياهی                         كنند، از اجزای اصددلی سددلول                   پيش ماده اسددتفاده می

   ها                             (. اگرچه بسياری از اين آنزيمVogt & Jones, 2000       هستند )

                   و مورد آزمايش قرار                        های گياهی جداسددازی شددده            از برخی گونه

                                                        اند، اما در بسددياری از موارد نقش و سدداختار آنها در گياهان      گرفته

                    هنوز ناشناخته است. 

                    ها كه در متابوليسمUGT                مانند بسياری از   CsUGT        پروتئين 

يل خانواده گليکوز به  ند، متعلق  ياه نقش دار يه گ       سدددفراز     تران                                                ثانو

شد. ژن كد كننده اين آنزيم   می                        جفت باز دارد و تجزيه و       1389                            با

                 ، حاكی از آن اسددت UGT                                     تحليل تعداد و جايگاه اينترون، در ژن

  ، CsUGT                            باشددد. از رونويسددی و ترجمه ژن                   كه فاقد اينترون می
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    51                    بددا وزن مولکولی حدددود    ای           اسددديددد آميندده     462         پروتئينی 

                                   شددود. اين پروتئين با شدداخص ناپايداری                   كيلودالتون حاصددل می

                                                       ناپايدار بوده و مانند گليکوزيل ترانسددفرازهايی كه تاكنون     48 /  96

شده سايی  شايی            شنا سيگنال غ سيگنال و فاقد                                             اند، فاقد توالی 

                                                         برای هدف قرار دادن غشا و فرآيندهای غشايی است و اين نتايج 

  .    كنند                    ها در سيتوزول عمل می                كند كه اين آنزيم    د می      پيشنها

بالا   CsUGT        پروتئين  های  ما بات در د                                    غيرقطبی و دارای ث

                                   گريز و ناحيه درون غشدددايی اسدددت و تنها                    بوده و فاقد دمين آب

          ود كه اين  ش                    باشد لذا پيش بينی می                        دارای يک مارپيچ پوششی می

    سدددطه                                              آنزيم در سددديتوزول عمل نموده هرچند ممکن اسدددت بوا

سمت ستم درون    ق سي شايی د                                       هايی به عنوان اجزای جانبی با    ر        غ

              ارتباط باشند.

    هددای      آنزيم  cDNA                            همچنين در دسدددترش بودن توالی

   تی                                     تواند منجر به يک منبع جايگزين و رقاب            ترانسفراز می        گليکوزيل

سين در يک ميزبان هترولوگ همانند   .E                                                    برای توليد طبيعی كرو

coli   .يا مخمر شود              

 

      زاري      سپاسگ

                                                    از سددتاد توسددعه زيسددت فناوری به دليل حمايت مالی از اين 

                                                  پروژه تحقيقاتی، گروه زيسدددت فناوری مواد غذايی مؤسدددسددده 

يار قراردادن  يل در اخت به دل غذايی  نايع                                                       پژوهشدددی علوم و صددد

شگاهی و تحقيقاتی و كليه بزرگوارانی كه در انجام                                                              امکانات آزماي

نه                      اين پژوهش همکاری نموده ما ند، صدددمي قدردانی               ا                تشدددکر و 

     گردد  می
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