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Plants 

 

ABSTRACT 

Crocus sativus L. is considered one of the richest sources of apocarotenoids, including crocin, picrocrocin, and safranal. The 

oxidative breakdown of carotenoids generates apocarotenoids. Glycosylation is the final step of crocin biosynthesis which is crucial 

due to its role in pigment solubility in water and changes the chemical properties and bioactivity of the molecule. In this study, the 

protein sequence of UGTs in saffron and their homologs in other plants were analyzed from different aspects, including phylogeny 

analysis and motif identification, functional divergence analysis, and structural analysis. The present study focused on UGTs 

responsible for primary and secondary glycosylation in crocin production and picrocrocin glycosylation in plants where crocin is 

found. Also, the evolutionary relationship of the UGT protein family in Crocus and other plants was investigated, including type I 

and type II functional divergence. Phylogeny analysis showed that UGTs that carry out primary glycosylation and UGTs that carry 

out secondary glycosylation were placed in two groups with the highest functional distance. Motifs were group-specific and amino 

acids with a high functional divergence coefficient were identified in those motifs, which can be attributed to the functional 

difference of these sequences. These findings may facilitate future research aimed at characterizing the function of these genes. 
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 اهانیگ ریدر سا آن یهاهمولوگ و زعفران جنس در موجود

 

 چکیده

س شامل دهایآپوکاروتنوئ از یکی از منابع غنی .Crocus sativus Lزعفران زراعی با نام علمی  سکیپ ن،یکرو سافرانال  نیروکرو ست.و  از  یدهاآپوکاروتنوئ ا

در فرآیند بیوسنتز کروسین، مرحله نهایی گلیکوزیلاسیون است. این مرحله بسیار مهم است زیرا به رنگدانه  .گردندحاصل می شکست اکسیداتیو کاروتنوئیدها

های موجود در UGTدر این مطاد ه، توادی پروتئینی  دهد.و خواص شوویمیایی و زیسووت ف ادی مودکول را ت ییر می بخشوودخصوووصوویال حلادیت در آ  را می

سایر گیاهانزعفران، همراه با همودوگ شاملاز دیدگاه های آنها در  ساختاری های مختلف  سایی موتیف، آنادیز واگرایی عملکردی و آنادیز  شنا  آنادیز فیلوژنی و 

 یاملرابطه تکهمچنین گلیکوزیلاسوویون اودیه و نانویه در تودید کروسووین هسووتند. هایی بود که مسووئول  UGTروی مطاد ه تمرکز  مورد بررسووی ارار گرفت.

آنادیز فیلوژنی نشان داد . شودیرا شامل م دوو نوع  یکنوع  یکردعمل ییکه واگرا مورد بررسی ارار گرفت در زعفران و گیاهان دیگر UGT نیخانواده پروتئ

سیون اودیه را برعهده دار UGTکه   شترین  UGTند با که گلیکوزیلا سیون نانویه را انجام می دهند در دو گروه کاملا جداگانه ارار گرفتند. بی که گلیکوزیلا

شتند. در هر گروه موتیف ست و در این موتیفتفاول عملکردی را نیز این دو گروه دا صی همان گروه بوده ا صا شد که اخت سهایی یافت  صی، ا صا ید های اخت

ضریب واگرایآمینه شده که می توان این واحدها را به تفاول عملکردی این توادیهایی با  سایی  شنا سبت داد. ی عملکردی بالا  ست افتهی نیاها ن ها ممکن ا

 کند. لیها تسهژن نیرا با هدف مشخص کردن عملکرد ا ندهیآ قالیتحق

 فیلوژنی پروتئین، شناسایی موتیف، UGTs،گلیکوزیل ترانسفراز ها:کلید واژه

 

  مقدمه



 

 

له از جم هامودکولاز  ی یوسوو فیبه ط یدینوکلئوت یاند را از اندها مودکولهسووتند که  ییهامیآنز( GTs  ) ترانسووفرازها لیکوزیگل

ستیز ییایمیش مواد و هینانو یهاتیمتابودها، هورمون ستی ز ریو غ ی سفرازها لیکوزیگلکه  ی. هنگامکنندیممنتقل ی بخش  کی تران

 Offen) دندهیم رییرا ت آن  یف اد ستیو ز ییایمیخواص ش جهیو در نت مودکولآن  یدوستآ  کنند،یماضافه  مودکولدر هر  یاند

et al., 2006; Vogt & Jones, 2000) .سب عملکرد یبرا دهیپد نیا ست یاتیح زنده موجودال منا سفرازها لیکوزیگل .ا در  بایتقر تران

 ندهست یچند ژن عیخانواده وس کیاز  یبخش اهانیو در گ وجود دارند هاسمیکروارگانیمو  وانالیح اهان،یگ شامل همه موجودال زنده

(Lim & Bowles, 2004). صنا یبه عنوان ابزار ونیلاسیکوزیگل ندیفرآ ساز ییغذا عیمهم در  و  تیتثب درو  کندیمعمل نیز  یو دارو

 (Ahmed et al., 2006; Mandai et al., 1992; Weymouth-Wilson, 1997)دارد  نقشمختلف  ی یطب بالیترک تیحلاد

س یمیگروه آنز نیا ست  یمیاد اریب ساختار، عملکرد و مکان یاگسترده قالیتحق رایاخ وا  هامیآنزدسته از  نیا یسلود سمیدر مورد 

ست.  شناخته شدهاین آنزیمانجام شده ا  Le Roy et al., 2016; Rahimi et al., 2019; M. Wang) اندها در طیف وسی ی از گیاهان 

et al., 2023)های های مرتبط با آنها در زعفران نیز گزارش شوووده اسوووت با این حال هنوز جنبهها و ژن. اگرچه اطلاعال این آنزیم

 .های مهم در این گیاه ارزشمند ناشناخته مانده استبسیاری از این آنزیم

 ن،یکروسوو شووامل دهایآپوکاروتنوئ نیا اسووت. دهایآپوکاروتنوئ از ییبالا زانیم یحاو L. Crocus sativusیعلم نام با یزراع زعفران

 ;Caballero-Ortega et al., 2007)هستند  زعفران درمسئول رنگ، ط م تلخ و عطر  بیکه به ترت باشندیمو سافرانال  نیوکروسکریپ

Winterhalter & Rouseff, 2001) .در گروه  هستند که لهیکوزیگل یدیآپوکاروتنوئ بالیترکجمله  از(  نیکروست یاسترها ) هانیکروس

طور  به ییدارو و یرنگ خواص لیبه دد آبدوسوووت یدهایآپوکاروتنوئ نیا. (Ahrazem et al., 2017) وجود دارند اهانیاز گ یمحدود

صنا سترده در  ستفاده ارار  ییو دارو ییغذا عیگ سنتزیب ندیفرآ در. (Christodoulou et al., 2015) اندگرفتهمورد ا س و  مرحله ن،یکرو

شود یترانسفرازها انجام م لیکوزیها توسط گلنیو کروس ( ماده کروسینیش) پن یکروست ونیلاسیکوزیگل. است ونیلاسیکوزیگل یینها

پنج نوع  لیها، بر اسووات ت داد مختلف گلوکوزواکنش نیا جهیکنند. در نتیآنها عمل م لیکوزیو گل لیکربوکسوو یهاگروه یکه بر رو

، چهار، I-نیشود. کروسیم لیتشک V-نیو کروس IV-نی، کروسIII-نی، کروسII-نی، کروسI-نیکروس یهابه نام نیمختلف کروس

 I-نیکروس انیم نی(. در اPu et al., 2020دارند ) لیگلوکوز کی، V-نی، دو و کروس IV-نیو کروس III-نی، سه، کروسII-نیکروس

  .(Liang et al., 2014; Xi & Qian, 2006موجود در زعفران است ) یاصل نیکروسچهار واحد گلوکز،  با

از  یکیگ، بزر اتیدر مق یعملکرد ییبادقوه واگرا یهامکان ییو شووناسووا ینیپروتئ یهادر خانواده یعملکرد ییواگرا ینیب شیپ

س هاتیاودو نیبالاتر ست کیاژنومدر مطاد ال پ . به (Chagoyen et al., 2016; Nguyen Ba et al., 2014; Swint-Kruse, 2016) ا

 نیآن پروتئ یتواد یعملکرد یهاتیبرحسووب محدود توانیژن را م کی یعملکرد تیشووده اسووت که اهم رفتهیطور گسووترده پذ

مثال،  ی. برا(Abhiman et al., 2006; Arnau et al., 2006; Mirny & Gelfand, 2002; Naylor & Gerstein, 2000)دیسووونج

 ینیکه آن واحدها در عملکرد مشوتر  آن خانواده پروتئ دهدیهمودوگ نشوان م یهامکان نیحفاظت شوده در ب اریبسو یهاتیموا 

سا(Bharatham et al., 2011; del Sol Mesa et al., 2003) نقش دارند شنا س کیعملکرد  یی.   کی بهکه منحصر  یانهیآم دیواحد ا

ست، گام یخانواده ژن کیدر  ینیهدف پروتئ ست که م یدیکل یا  یمانند طراح ،یدرمان ای یوتکنودوژیب یهاشرفتیمنجر به پ تواندیا

 ینیبشیپ یبرا in silico یهارو توسووو ه روش نی. از ا Umesono & Evans, 1989)et al(Li ;2003 ,. شوووود 1هدفمند  یداروها

                                                           
1 Target specific medical drugs 



 

 

 بوده باشووند مقرون به لیدخ نیخانواده م  کی یژن یاعضووا انیدر م یعملکرد ییکه ممکن اسووت در واگرا یانهیآم دیاسوو یواحدها

 .صرفه است

سا یهاهمودوگزعفران، همراه با جنس موجود در  یهاUGT  ینیپروتئ یمطاد ه، تواد نیا در س اهانیگ ریآنها در  تمرکز  .شد یبرر

صل سئول  ییها UGT یرو یا سیکوزیگلبود که م سنتز در هیو نانو هیاود ونیلا س بیو ستند. نیکرو خانواده  یاملرابطه تک نیهمچن ه

 .شودیرا شامل م دوو نوع  کینوع  یکردعمل ییواگرا بیکه ضرا گرفت ارار یبررس مورد گرید اهانیدر زعفران و گ UGT نیپروتئ

 

 پیشینه تحقیق

 ;Breton et al., 2012) نشووان داده اسووت ترانسووفرازها لیکوزیگلمختلف  یهاسوومیمکانرا در  یمهم یهاجنبه یکینتیسوو مطاد ال

Breton & Imberty, 1999) .UDP -2ترانسوووفرازها لیکوزیگل (UGTs مت لق )هسوووتند و در  کی ترانسوووفراز لیکوزیگلخانواده  به

سیکوزیگل سترده فیط ونیلا صور می .ندنقش دار رندهیپذ یهااز مودکول یاگ صد ژن کد کننده ت در ژنوم هر  UGTشود که بیش از 

 اند.ها در چند گونه گیاهی مشوخص شوده UGTبا این حال تنها ت داد محدودی از . (Le Roy et al., 2016) گیاه وجود داشوته باشود

  .(Modolo et al., 2007; Zhang et al., 2006) دارند مشارکت ونیلاسیکوزیدگلو  ونیلاسیکوزیگل ندیها، در هر دو فرا UGTاز  یبرخ

سخهکه  CsUGT74AD1 در گیاه زعفران ژن سیکوزیگ هیمرحله اود کند،یمرا کد  UGTCs2از  یان ست ونیلا یمرا انجام  نیکرو

شک یکه برا دهد، س لیت ست  یضرور نیکرو را در  هینانو ونیلاسیکوزیگل زین UGT91P3 در این گیاه .(Demurtas et al., 2018a)ا

 Gardenia ن،یکروسووتجمع  یشووناخته شووده برا اهانیگ گرید از. (López-Jimenez et al., 2021) دهدیمانجام  نیکروسوو دیتود

jasminoides ( Rubiaceae )  وBuddleja davidii ( Scrophulariaceae  ) ستند . (Ahrazem et al., 2017; Pfister et al., 1996)ه

سیکوزیگلدر  UGT75L6 میآنز Gardenia اهیگ در ست ونیلا سترهاان به  لیو تبد نیکرو ست لیگلوکوز یا  در UGT94E5و  نیکرو

 . (Nagatoshi et al., 2012)نقش دارد  هینانو ونیلاسیکوزیگل

ست مناطق حفاظت شده و واگرا است که ممکن ا ییشناسا جهتارزشمند  یروش ،ینیخانواده پروتئ کی کیلوژنتیف لیو تحل هیتجز

 یبه عنوان منابع اصووول یعملکرد ییژن و مت ااب آن، واگرا یبادقوه ارائه دهد. مضووواعف شووودگ یرا در مورد عملکردها ییهانشیب

  .(Ohno, 2013) شوندیدر نظر گرفته م یتکامل ینوآور

شبیه ای از پروتئینفیلوژنی بر روی مجموعهای که آنادیز در مطاد ه سی GGTهای  صورل گرفت نتایج ، جهت برر تنوع عملکردی 

سید آمینهجادبی در مورد تکامل این پروتئین شد که ها بدست آمد. در این مطاد ه واحدهای ا مختص هر زیر خانواده بود. ای مشخص 

شن GGTو پایداری هایی در تنوع کاتادیزوری ها نه تنها تفاولاین مکان ستند در طراحی کردند، بلکه میتر میهای مختلف را رو توان

در مطاد ه دیگری که برای بررسی تکاملی  .(Verma et al., 2015) های خاصی کمک کننده باشند GGTهای خاص در برابر بازدارنده

عضو از خانواده این ژن شناسایی شد و بر اسات  129گونه گیاهی مختلف انجام شد،  10در  KNOXهای خانواده ژن مودکودی ویژگی

مکان  15 تجزیه و تحلیل واگرایی عملکردیدر همردیفی چندگانه و بازسووازی درخت فیلوژنتیک به دو زیرخانواده طبقه بندی شوودند. 

                                                           
2 Uridine diphosphate glycosyltransferases 

https://en.wikipedia.org/wiki/Scrophulariaceae


 

 

توانند ها مین واگرایی عملکردی نوع دو شناسایی شد. این مکانمکان به عنوا 52اسید آمینه به عنوان واگرایی عملکردی نوع یک و 

  .(Meng et al., 2020) ها ایفا کننددر این گونه KNOXنقش مهمی در تکامل مودکودی خانواده ژن 

 

 روش شناسی پژوهش

 هاداده یآور جمع

 یتواد 30شدند. ت داد  ییشناسا زعفراناست که در جنس  ینیپروتئ یهایتوادشدند. مجموعه اول شامل  یآورجمعمجموعه داده  دو

UGT ست آمد. زعفران در جنس  پارادوگ سا هایتوادبد ستفاده باNCBI (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/ ) تیاز   یدیکل کلمه از ا

سفراز لیگلوکوز" سا زعفرانو نام جنس  "تران ستجو ارار گرفتند تیدر  ست  مورد ج شامل  مجوعه .(1)پیو  ینیپروتئ یهایتواددوم 

 جنس زعفرانموجود در  UGT ینیپروتئ یهایتواداز  یو با اسوووتفاده از ت داد BLASTPاسوووت که بواسوووطه ابزار  UGT همودوگ

(UGT74، GLT2، UGT91، UGT85، UGT707به عنوان تواد )73 ت دادشدند.  یآورجمع گرید اهانیبا جستجو در گ 3مورد سوال ی 

 .(2)پیوست  شد یگردآور یتواد

 

 هافیموت ییو شناسا یلوژنیف زیآنال

و  پارامترهابا  MAFFTبه نام  یتواد چندگانه یفیهمردبا اسووتفاده از نرم افزار  ینیپروتئ یهایتوادابتدا  ،یلوژنیفدرخت  میترسوو جهت

 MrBayes 3.1.2و با کمک نرم افزار  4نیزیب یاسووتنباطبا اسووتفاده از روش  کیلوژنتیف زیشوودند. آناد فیهمردفرض،  شیپ یهانهیگز

 اهیاز گ UGT یتواد ،هایتواداول از  مجموعه. در دیمدل اسوووتفاده گرد نیانتخا  بهتر یبرا MrModelTestانجام شووود. از نرم افزار 

 Freesia hybrid  یتواد ،دوم مجموعهو در UGT جلبک سبز به نام  یاز نوعCoccomyxa جهت .دیگرد انتخا  گروه برون عنوان به 

 .شد استفادهMEME (http://meme.nbcr.net )از برنامه  یمورد بررس ینیپروتئ یهایتواددر  فیموت ینواح ییشناسا

 

  یعملکرد ییواگرا زیآنال

 یفیهمردمورد استفاده ارار گرفت.  UGT ینیخانواده پروتئ یاعضا نیب یعملکرد ییواگرا ییجهت شناسا DIVERGE 3.0افزار  نرم

 ب نوان دیرسووم گرد سیمسووترباکه با اسووتفاده از نرم افزار  یلوژنیفو درخت  FASTAبه فرمت  ،UGT یدینواسوویآم یتواد چندگانه

شدند. آناد نیا به یورود سا یعملکرد ییواگرا زینرم افزار داده  شنا سات  کینوع  یکردلعم ییواگرا ییجهت  شد. بر ا و دو انجام 

نوع  یردعملک ییواگرا بیانتخا  شدند. ضر سهیاز چهار عضو داشتند جهت مقا شتریب ایکه چهار  ییهاشاخهملزومال نرم افزار تنها 

                                                           
3 Query 
4 Bayesian 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
http://meme.nbcr.net/


 

 

سبه  یهاگروه نی( بѲIIو  ѲI بیو دو )به ترت کی ضر  شد.منتخب محا ست و اگر بزرگتر از  کیصفر و  نیب ییواگرا بیم مولا  ا

 است.  یعملکرد ییواگرامرتبط با  یانهیآم دیاس یواحدها ییجهت شناسا یمناسب بودن تواد انگریصفر باشد ب

 

 یساختار زیآنال

بر  هانیپروتئ یعملکرد ریاست، تفس ترشده محافظتآنها  ینسبت به تواد هومودوگ یهانیپروتئتکامل ساختار  یکه در ط ییآنجا از

سبت به ت  ساختار ن سات  سات تواد نییا شدیم تراعتماداابل  یعملکرد بر ا ضر به منظور آناد نی. از ابا  از یساختار زیرو در مطاد ه حا

به منظور  Dali (Holm et al., 2023)و سوورور  جهت رسووم سوواختار PyMOLافزار و نرم ینیبشیجهت پ SWISS-MODEL سوورور

 . دیاستفاده گرد مورد نظر یها UGT یشباهت ساختارها زانیم سهیمقا

 

 های پژوهشیافته

 جنس زعفراندر  UGT پارالوگ یها یتوال نیب فیموتو  یلوژنیف زیآنال

. دیرسم گرد جنس زعفراندر  UGT ینیپروتئ یتواد 30 یلوژنیف درختبدست آمد،  NCBIکه از  ییهایتواداسات  بر اول مجموعه در

تا که  جین هار در جنس زعفرانموجود در  یهاUGTنشوووان داد  ند ارار(  IVو  I، II، III ) گروه چ و   UGT707 یهایتواد .گرفت

UGT703،  هستند لیدخ دهایفلاوونوئ ونیلاسیکوزیگلدر  هردوکه (Ahrazem et al., 2014; Trapero et al., 2012)  باهم در گروهI 

سیکوزیگلکه در  UGT94p3ارار گرفتند.  سا هینانو ونیلا سوم  ارار IIها در گروه  UGT94 رینقش دارد با    UGT85گرفت. در گروه 

سنتزیبکه در  UGT709و  (Ahrazem et al., 2015)نقش دارد  هاتنشکه در  سیپ و صل بیترک گرید ن،یکروکرو  زعفران که عامل یا

( IV-A، IV-B، IV-C) رگروهیزگروه به سه  نیشدند. چهارم یگروه بند باهم (Diretto et al., 2019)ط م تلخ آن است، شرکت دارد 

 Demurtas)مشارکت دارند  هیاود ونیلاسیکوزیگلاست که در  UGTCs4و  UGT74AD، GLT2شامل   IV-Cشاخه ریز. شد میتقس

et al., 2018b; Lai et al., 2022) .GT45  مشووارکت دارد  دهایفلاوونوئ ونیلاسوویگلوکوزکه در(Moraga et al., 2009) در گروه  زین

 . (1)شکل  ارار گرفت یگرید رگروهیزچهار در 

 



 

 

 

        

       

 ییشناسا MEMEبرنامه  که با استفاده ییهافیموتبه همراه  دیرسم گرد سیمسترباکه با نرم افزار  جنس زعفراندر  UGT پارادوگ یها یتواد یلوژنیف درخت :1 شکل

 .اندشده افتی دهدیمرا انجام  هیاود ونیلاسیکوزیگلکه  IV-C رگروهیز یهایتوادکه تنها در  7و  5 یها فیموت. شد

 

س به سا MEMEتر از عملکرد ژن، نرم افزار قیبه در  عم دنیمنظور ر شنا در  UGT پارادوگ یهایتواد نیب فیموت 15 ییجهت 

 یهایتواددر همه  3و  1 یهافیموتبود.  متفاول یلوژنیفاز درخت  حاصلچهار گروه  نیب فیموتبه کار برده شد. ت داد  جنس زعفران

شدند.  جنس زعفران UGT پارادوگ ینیپروتئ شاهده  شتند.یدر اکثر تواد زین 9و  2 فیموتم ضور دا چهار موتیف این در مجموع  ها ح

فیموتگروه ارار داشووتند،  نیدر ا UGTCs4و  UGT74ADکه  IVاز گروه  IV-C رگروهیزدر  حضووور داشووتند.ها در همه توادی تقریبا

 . (1)شکل  و این دو موتیف مختص این گروه بودند حضور نداشتند گرید یهاگروهاز  کی چیمشاهده شد که در ه 7و  5 شماره یها

و  UGT91p3در  46و  39 فیموتداده شوود که دو  نشووانشوود،  میتنظ 60 یرو MEME هیاود مالیتنظدر  فیموتکه ت داد  زمانی

UGT91p5 ریحضووور دارند که در سووا UGT91  یدو تواد نیب فیموتدو  نیا سووهینشوودند. در مقا افتیها UGT91P5  وUGT91P3 
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دو  نیا نیب 13و  5 اسید آمینه گاهیدر دو جا 46 فیموتداشت، اما  یرا در هر دو تواد یامشابه یکاملا تواد 39 فیموتمشخص شد که 

 .(2)شکل  باشد نیدو پروتئ نیا نیب یتفاول عملکرد یبررس یبرا یدیکاند تواندیم کهبود متفاول  یتواد

 

 

         

             

نقش  نیکروس هینانو ونیلاسیکوزیگلکه در  UGT91P3 یتواد شامل جنس زعفراندر  UGT پارادوگ یها یتواد II مربوط به گروه یلوژنیفاز درخت  یاسمت :2 شکل

 .شد میتنظ 60 یرو MEME هیاود مالیتنظدر  فیموتکه ت داد  یشده زمان ییشناسا یها فیموتبه همراه  دارد ،

 

 گرید اهانیگ و جنس زعفران در UGT همولوگ یهایتوال نیب  فیموتو  یلوژنیف زیآنال

. گرفتند ارار Bو  A یدر دو گروه کل هایتواد ،رسووم شوود NBCIبدسووت آمده از  یهاداده دوم گروه یبرا یلوژنیف درختکه  یهنگام

 ونیلاسیکوزیگل کهC. sativus-UGT91p3 و G. jasminoides-UGT94E5 یهایتواد .بود(  A-IIو  A-I ) رگروهیشامل دو ز Aگروه 

و  B-I، B-II، B-III گروه ) ریشامل چهار ز B گروهگرفتند.  ارار جداگانه رگروهیز در اما گروه نیادر  دهندیم انجام را نیکروست هینانو

B-IV  )یهایتوادکه  بود C. sativus-UGT74AD1، C. sativus-GLT2 ست هیاود ونیلاسیکوزلیگ که  همراه دهندیم انجام را نیکرو

 گروه نیهم در یود جدا یاشاخه ریز در دهدیرا انجام م نیکروست هیو نانو هیاود ونیلاسیکوزیکه گل  G. jasminoides-UGT75L6 با

 رگروهیاما در ز Bگروه  در دهدیم انجام را نیکروکروسویپماده پیش ونیلاسویکوزیگل که C. sativus-UGT709G1 یتواد .گرفت ارار

 ارار گرفتند. ( B-IIIو  B-II بیبه ترت ) یاجداگانه

تنها در  11 و10 یهافیموتحضووور داشووتند.  هایتواد همه درتقریبا  شووش تا کی یهافیموت که داد نشووان گروه نیا فیموت زیآناد

ب با این دو موتیف به ترتی گروه ارار داشتند. نیدر ا نیکروست هیاود ونیلاسیکوزیمختص گل یها UGTشدند که  افتی B-II رگروهیز

شد که  افتی Aتنها در گروه  13 فیموت. در درخت ابلی همپوشانی دارند UGTهای حاصل از مقایسه بین پارادوگ 7و  5موتیف های 

UGTمختص گروه  زین 8و  6 یهافیموت. داشتند ارار گروه نیا در هینانو ونیلاسیکوزیگل مختص یهاB-IV (3)شکل  بودند.  
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مه برنا از که با استفاده ییهافیموتبه همراه  دیرسم گرد سیمستربابا نرم افزار  که گرید اهانیو گ جنس زعفراندر  UGT همودوگ یهایتواد یلوژنیفدرخت  :3 شکل

MEME رگروهیز یهایتوادکه تنها در  11و  10 یهافیموتشد.  ییشناسا B-II  یتوادکه تنها در  13 فیموتو  نقش دارند نیکروست هیاود ونیلاسیکوزیگلدر که

 .شدند افتی ،دهدیمرا انجام  نیکروست هینانو ونیلاسیکوزیگل که A گروه یها

 

را داشتند  نیکروس دیتود ییتوانا که B.davidiو  G.jasminoides ، C.sativus اهانیگاز UGTشش نیب فقط فیموت دهکه  یهنگام

 که شدمشخص  ،دیگرد نییت  دهند،یرا انجام م نیکروکروسیپماده پیش ونیلاسیکوزیگل و نیکروست هیو نانو هیاود ونیلاسیکوزیگل و

را  نیکروست هینانو ونیلاسیکوزیکه گل یگروهمشتر  است. در  UGT شش هر نیب شش و سه دو، ک،ی یهابا شماره فیموت چهار

شتر  آنها نیبشده که  دهید 10 فیموت کی دهندیانجام م ست م که هم  G. jasminoides-UGT75L6در  فیموت نیا نیو همچن ا

جنس را در  نیکروسووت هیاود ونیلاسوویلکوزیکه گ UGT74AD1شوود، اما در  دهید زینقش دارد ن هیو هم نانو هیاود ونیلاسوویکوزیگلدر 
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شد افتی دهدیانجام م زعفران سیکوزیکه گل یدر گروه 17و  15، 11 یهافیموت .ن ست هیاود ونیلا شتر  دهندیم انجام را نیکرو  م

 ونیلاسیلکوزیکه گ UGT709G1در  17و  11 فیادبته موت .نشد افتی دهندیم انجام را هینانو ونیلاسیکوزیگل که یگروه در یود بوده

 .(4)شکل  شد افتی زین دهدیرا انجام م نیکروکروسیپماده پیش

 

 

        

        

        

         

 هیو نانو هیاود ونیلاسیکوزیگلرا داشتند و  نیکروس دیتود ییکه توانا B. davidi و G. jasminoides ، C. sativus اهانیگ از UGTشش نیب فیموت :4 شکل

 شد. میتنظ 10 یرو MEME هیاود مالیتنظدر  فیموتت داد  .دهندیمرا انجام  نیکروکروسیپماده پیش ونیلاسیکوزیگلو  نیکروست

 

 گرید اهانیو گ جنس زعفراندر  UGT همولوگ یها یتوال نیب یعملکرد زیآنال

(. 1)جدول  دیگرد نییت  گرید اهانیو گ جنس زعفراندر  همودوگ یها UGT نیب کینوع  یعملکرد ییواگرا بیضر مطاد ه نیا در

 یهاگروه نیب کینوع  یعملکرد ییواگرا جهترا  یاز صفر بود که شواهد شتریها بگروه نیب یجفت سالیمقا همهدر  ییواگرا بیضر

UGT کندیفراهم م 
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 گرید اهانیو گ جنس زعفراندر  همودوگ یها UGT نیب کینوع  یعملکرد ییواگرا بیضر :1جدول 

 مورد یها گروه

 سهیمقا

ѲI±SE5 6LRT نهیآم دیاس یواحدها تعداد 

 یعملکرد ییواگرا با مرتبط

(9/0< Qk) 

P-Value 

A و B-I 08/0 ± 48/0 71/30 4 00001/0> P 

A و B-II 04/0 ± 60/0 04/160 37 00001/0> P 

A  ،B-III 07/0 ± 46/0 86/36 5 00001/0> P 

A و B-IV 05/0 ± 51/0 74/82 14 00001/0> P 

B-I و B-II 07/0 ± 54/0 32/58 10 00001/0> P 

B-I و B-III 10/0 ± 40/0 55/8 - 00001/0> P 

B-I و B-IV 07/0 ± 70/0 06/85 25 00001/0> P 

B-II و B-III 06/0 ± 45/0 70/44 6 00001/0> P 

B-II و B-IV 05/0 ± 59/0 77/121 29 00001/0> P 

B-III و B-IV 07/0 ± 40/0 72/30 3 00001/0> P 

 

س ها،گروه نیب یجفت سالیمقا همه نیبنوع دو  یعملکرد ییواگرا بیضر ک،ینوع  یعملکرد ییواگرا بیضر برخلاف   نییپا اریب

 نظر از گروه کدام نکهیا نییت  یبرا. ها استگروه نینوع دو ب یعملکرد ییواگراواوع  ازعدم وجود شواهد واضح  انگریبوده است که ب

ست، ترمتفاول یعملکرد صله زیآناد ا شاخه عملکرد 7یعملکرد فا شد که طول  شد. 5 شکل در یانجام  شان داده  شترین طول  ن بی

  شاخه مربوط به گروهی بود که گلیکوزیلاسیون اودیه را برعهده دارند.

 

 

 (Gu, 2013زده شده است ) نیتخم DIVERGE v.3.0. طول شاخه با استفاده از UGT یگروها نیب یاز فاصله عملکرد ییشما: 5 شکل

                                                           
5 Standard error 
6 Likelihood ratio test 
7 Functional distance analysis  



 

 

 

س یواحدها سئول  نهیآم دیا ست م سبه پروفا UGTخانواده  یعملکرد ییواگرامهم که ممکن ا شند با محا مختص مکان بر  لیبا

سات آناد س زیا س احتمال زانیم(. 2)جدول شدند ینیبشیپ نیاحتمال پ ستانه برا(   < 9/0QI (k))  9/0 از بالاتر نیپ  یب نوان حد آ

مکان  350 نیاستفاده شد. در ب UGT یهاگروه نیب یجفت یهاسهیدر همه مقا کینوع  یعملکرد ییواگرابادقوه  یمکانها ییشناسا

س 37 ،یجفت سالیدر همه مقا لیو تحل هیمورد تجز سئول تفاول عملکرد(   < 9/0QI (k))  نهیآم دیواحد ا و  B-II نیب یبه عنوان م

A شدند ینیبشیپ. 

 تنوع در هافیموت یاحتماد نقش تا شوود سووهیمقا MEMEشووده توسووط  ینیبشیپ یهافیشووده با موت ینیبشیپ ییواگرا یهامکان

 در .داشتند ارار هافیموت در واحد B-II، 21و   Aدو گروه  نیشده ب ینیبشیپ نهیآم دیاس 37 از گردد. ییشناسا هاگروه نیب یعملکرد

صی یهافیموت صا س ) کی بیترت به ، B-IIمت لق به گروه  11و  10 شماره اخت س 5شماره  نهیآم دیا س ) نهیآم دی( و چهار ا  نهیآم دیا

، 27، 19 یشماره ها نهیآم دیاس ) نهیآم دیاس A، 4به گروه  مت لق 13 اختصاصی فیموتدر  نیهمچن و ) 35، 34، 13، 10 یهاشماره

  .شدند ییشناسا 9/0 < نیبا احتمال پس کینوع  یعملکرد ییواگرا( مرتبط با  37و  31

 

 

 یعملکرد ییکه ممکن است مسئول واگرا گرید اهانیو گ جنس زعفراندر  همودوگ یها UGTشده در  فیهمرد یمهم در تواد نهیآم دیاس یواحدها تیموا : 2جدول 

. است شده حفاظت گروه آن در یانهیآم دیاس تیموا  نآ که یگروه نام و شده مشخص یهافیموت در آن یانهیآمدیاس شماره همراه به دباشن UGTخانواده 

 گرفته نظر در آستانه حد ب نوان( QI (k) > 0.9) 9/0بالاتر از  نیاحتمال پس زانیم .نداشتند ارار فیموت در است نشده ذکر یفیموت آنها یبرا که ییها تیموا 

 .شد

 (شده حفاظت گروه ف،یموتدر  نهیآم دیشماره اس ف،یموت) در توالی همردیف شده  نهیآم دیاس تیموقع گروه

A و B-I 31- 60- 103 (13، 27 ،A) – 164 

A  وBII 35(3، 13،B-II)- 47(3 ،24 ،B-II)- 60- 64- 95(13 ،19 ،A)- 98(11، 10 ،B-II)- 103(13 ،27 ،A)- 107(13 ،31 ،A)- 113(13 ،

37 ،A)- 125(11 ،35 ،B-II)- 154- 163(4 ،8 ،B-II)- 166(4 ،11 ،A)- 175(4 ،20 ،A)- 178(4 ،23 ،B-II)- 186- 200- 270- 

274- 290(5 ،13 ،B-II)- 318(10 ،5 ،B-II)- 363(2 ،9 ،B-II)- 375(2 ،21 ،A)- 381(2 ،27 ،A)- 391 (2 ،37 ،A)- 405- 406- 

432(12، 6 ،A)- 449(1 ،5 ،B-II)- 482(1 ،38 ،A)- 500- 507- 524(7 ،10 ،B-II)- 540- 553(9، 4، B-II) 

A  وB-III 31(3 ،10، A)- 124 – 423(12 ،2 ،A)- 434(12 ،8 ،A)-439(12 ،13 ،A) 

A  وB-IV 121(15 ،8 ،A)- 125(15 ،12 ،B-IV)- 132(15 ،18 ،B-IV)- 183(4 ،28 ،B-IV )– 240(6 ،33 ،B-IV)- 257(6 ،45 ،B-IV)- 

355(2 ،1 ،B-IV)- 395(2 ،41 ،A)- 396(2 ،42 ،A)- 433(12 ،7 ،A)- 449(1 ،5 ،B-IV)- 507- 546- 569 

B-I  وB-II 44(3 ،22 ،B-II)- 101(11 ،13 ،B-II)- 125(11 ،35 ،B-II)- 164(4 ،9 ،B-II)- 400(2 ،46 ،B-II)- 432(12 ،6 ،B-I)- 435(12 ،

9 ،B-I)- 480(1 ،36 ،B-II)- 498(14 ،4 ،B-II)- 500 

B-I  وB-III - 



 

 

B-I  وB-IV 39(3 ،17 ،B-IV)- 53- 54- 67(8 ،14 ،B-IV)- 98(8 ،37 ،B-IV)- 125(15 ،12 ،B-IV)- 136(15 ،22 ،B-IV)- 150- 164(4 ،

9 ،B-IV)- 182(4 ،27 ،B-I)- 194- 267- 388(2 ،34 ،B-IV)- 394(2 ،40 ،B-I)- 395(2 ،41 ،B-I)- 396(2 ،42 ،B-II)- 403- 

404- 406- 504- 519(7 ،5 ،B-IV)- 525(7 ،11 ،B-I)- 551(9 ،2 ،B-IV)- 569(9 ،18 ،B-IV)- 571(9 ،20 ،B-IV) 

B-II  وB-III 39(3 ،17 ،B-II)- 107- 124(11 ،34 ،B-II)- 239- 423- 439 

B-II  وB-IV 64(8 ،11 ،B-IV)- 67(8 ،14 ،B-IV)- 93(16 ،9 ،B-IV)- 110(8 ،48 ،B-IV)- 113- 175(4 ،20 ،B-IV)- 182(4 ،27 ،B-II)- 

255(6 ،43 ،B-IV)- 281(5 ،4 ،B-IV)- 396(2 ،42 ،B-II)- 406- 435- 443- 453(1 ،9 ،B-II)- 464(1 ،20 ،B-II)- 482(1 ،

38 ،B-IV)- 498(14 ،4 ،B-II)- 519(7 ،5 ،B-IV)- 525(7 ،11 ،B-II)- 528(7 ،14 ،B-IV)- 545- 546- 551- 567(9 ،16 ،

B-II)- 571 

B-III  وB-IV 39(3 ،17 ،B-IV)- 194(19 ،10 ،B-III)- 423(12 ،2 ،B-IV) 

 

 ساختار زیآنال

 Illergård) نداحفظ شده نهیآم دیاس هاییاز تواد شتریبرابر ب 10تا  3 ینیپروتئ ینشان داده شده است که ساختارهادر مطاد ه حاضر 

et al., 2009) .تا از  شش یساختار شباهت یبررسUGT ونیلاسیکوزیگلو  نیکروست هیو نانو هیاود ونیلاسیکوزیگلمنتخب که  یها 

که در  ییآنها یبه طور کل نشوووان داد که بر عهده دارند Gardenia و Crocus، Budleja اهیرا در سوووه گ نیکروکروسووویپماده پیش

در زعفران از نظر  UGT91P3 متفاول هسووتند. زین ینقش دارند از نظر سوواختار نیکروسوو دیدر تود هیو نانو هیاود ونیلاسوویکوزیگل

ست و  Budlejaو  Gardeniaموجود در  UGT94با  یساختار س زانیم گونه، دو نیا نیب درمتفاول ا  ترهیشب Budlejaبه  یکم اریب

س ساختار تا در  UGT91P3 نیشباهت ب نیکمتر. داردن دهند،یمرا انجام  هیاود ونیلاسیکوزیگلکه  ییهامیآنزبا  یشباهت یو از نظر 

سیپ ونیلاسیکوزیگلدر  که  UGT709G1زعفران با  شارکت زعفران اهیگ در نیکروکرو از نظر  UGT709G1 کل دردارد.  وجود دارد م

ست که ییاز آنها ترهیشب دهندیمرا انجام  هیاود ونیلاسیلکوزیگکه  ییبا آنها یساختار  کنندیمشرکت  هینانو ونیلاسیکوزیگل در ه

  .(6)شکل 

 بحث

قش دارند، ن ونیلاسووویکوزیگل ندیکه در فرآ ییهامیوجود دارند. اما راهبردها و آنز اهانیدر گ یدیکوزیگل هینانو تیهزاران نوع متابود

 ,.Wei et al., 2021; Yu et alت )انجام شووده اسوو یادیها مطاد ال ز UGT یلوژنیاند. در مورد فهنوز به طور کامل شووناخته نشووده

2017; Wilson & Tian, 2019 .)یمطاد ه بر رو UGT جنس زعفران با تمرکز بر تفاول UGT سئول گ یها سیکوزیم و  هیاود ونیلا

در جنس زعفران و  UGT پارادوگ یهایدر تواد هافیموت ییو شناسا یلوژنیف زیتاکنون انجام نشده است. آناد نیکروس دیدر تود هینانو

شان دادند که از رسم درخت ف جیشده است. نتا یبررس گریهمودوگ د یهاگونه پارادوگ جنس زعفران چهار گروه  یهایتواد یلوژنین

س یلوژنیو از درخت ف صل از برر شش گروه  6گرید اهانیهمودوگ گ یهایجنس زعفران همراه با تواد UGT یهایهمزمان تواد یحا

نشووان  ارار گرفتند که زیابتدا در گروه کاملا متما ناز هما هیو نانو هیاود ونیلاسوویکوزیگروه گل یلوژنیحاصوول شوود. در هر دو درخت ف

شده است که  ییشناسا هایتواد نیا نیمشتر  ب فیموت MEME ،15افزارباشد. با استفاده از نرم یدو گروه از هم م نیدهنده تفاول ا

که در  ییهایگرفته شده که تواد جهینت ها،یدر تواد هافیو حضور موت تینقش دارند. بر اسات موا  هانیپروتئ نیو عملکرد ا زیدر تما

مختلف ارار دارند،  یهاکه در گروه ییهایتواد گر،یدارند. از طرف د یامشوووابه یهااحتمالاً عملکرد رند،یگیمشوووابه ارار م یهاگروه



 

 

 که یشوووود. زمان هیوجت تواندیمختلف در آنها م یهافیها به واسوووطه وجود موتتفاول نیکه ا دهند،یانجام م یمتفاوت یعملکردها

UGT  ساهای س اهانیگ ریزعفران همراه با  شدند با  افتی هیاود ونیلاسیکوزیدر گروه گل 11و  10 یهافیارار گرفت موت یمورد برر

سیون اودیه در گروه  7و  5شماره  یهافیموت صل از آنادگلیکوزیلا شان زیحا شت که م یاول همپو شان دهنده اهم تواندیدا  نیا تین

 C هیناح که یدر حاد یابل یهاگروه باشد. بر اسات پژوهش نیبودن عملکرد ا یدر اختصاص هافیموت نیا یو نقش احتماد هافیوتم

ت امل  یگروه اند رندهیگ مادهشیپ صیدر تشووخ نالیترم – N هیدر ارتباط اسووت، ناح یها اغلب با دهنده گروه اند UGT نالیترم –

کمتر حفاظت شده است که  نالیترم – C هینسبت به ناح نالیترم – N هیها نشان داد که ناح UGT یستادیساختار کر نیدارد و همچن

ضر موت .(Akere et al., 2020; Albesa-Jové et al., 2014) دارد یها همخوان UGT یهارندهیبا تنوع پذ ص فیدر مطاد ه حا صا  یاخت

ص فیو موت هیاود ونیلاسیکوزیدوم ( در گروه گل زی) آناد 11 ایاول(  زی)آناد 7 صا  هینانو ونیلاسیکوزیدوم ( در گروه گل زی) آناد 13 یاخت

دو گروه  نیب سوووهیدر مقا مادهشیپ رشیپذ تیدر اختصووواصووو توانندیم یارار دارند که با توجه به مطاد ال ابل نالیترم-N هیدر ناح

 .نقش داشته باشند هیو نانو هیاود ونیلاسیکوزیگل

سبت داده م کینوع  یعملکرد ییکه به واگرا یاز تواد ییهامکان ست که در  ییهاشامل مکان شوندین س کیا حفاظت  اریگروه ب

ست اما در گروه د ست. ا ریمت  گریشده ا شان دهنده ت مکان نیا س نیب یدر نرخ تکامل رالییها ن ستند. یدو گروه مورد برر  زیآناد ه

ارند را د یکاملا متفاوت ییایمیوشویب الیکه در هر دو گروه حفاظت شوده هسوتند و اما خصووصو یینهانوع دو، مکا یعملکرد ییواگرا

س یروش از تواد نیدر ا نکهیبخاطر ا .(Gu, 2003, 2006)کندیمشخص م ستفاده م نهیآم دیا ست  نیآن ا یهاتیاز مز یکی شود،یا ا

شباع مکان سات ن یهاکه به ا شخ یهاکه در مکان یشتریب رالییو ت  ستیمترادف ح ست لیو تحل صیمترادف اابل ت  ریند تانه

 از شووتریب یاابل توجه زانیبه م کینوع  یعملکرد ییواگرا بیدر مطاد ه حاضوور ضوور .(Cao, 2012) گذارندیروش م نیبر ا یکمتر

 یبرا کینوع  یدعملکر ییغادب واگرا یادگو انگریب جینتا نیبوده است. ا نییپا ارینوع دو بس یعملکرد ییواگرا بیصفر بوده اما ضر

س یهارخانوادهیز نیب زیتما ست و ن یمورد برر شته  UGT یهاژن شتریدر ب دیبا یمختص مکان اابل توجه یانتخاب یرویا نقش دا

 ینیبشیپ یواگرا یهااز مکان ی. در مطاد ه حاضوور برخشووودیم ییخاص پس از واگرا رخانوادهیباشوود که منجر به تکامل عملکرد ز

ش ده،ش سا یهافیاز موت یبخ ستند. ا ییشنا آنها  یعملکرد یهایژگیو نیتفاول ب جادیها را در امکان نیا تیاهم جینتا نیشده ه

را  هیاود ونیلاسوویکوزیبود که گل یمربوط به گروهبیشووترین طول شوواخه  یدر فاصووله عملکرد. (Meng et al., 2020)د کنیم تیتقو

شاخه بیانجام م شان دهنده محدود شتریدادند. طول  شاخه  افتهی رییت  یعملکرد تین ست و اما هر چه طول  اابل توجه در آن گروه ا

شد ب شدیم نیا انگریکمتر با شده با ژن اجداد وهل در هر مکان در آن گرکه نرخ تکام با ضاعف   Tine etدارد ) یشتریشباهت ب یم

al., 2012).بنابراین گروه گلیکوزیلاسیون اودیه در مقایسه با نانویه تفاول بیشتری با ژن اجدادی دارند . 

 ماده فراهم کرده شیپ تیاختصاصو  یزوریکاتاد سمیفهم مکان یرا برا یاسات ساختار ،یاهیگ یها UGT یستادیکر یساختارها

ست. مهندس ساختار، م UGT یا سات  صتواند یبر ا کاهش دهد  ای شیرا افزا یزوریکاتاد ییکارا و یا دهد رییماده را ت شیپ تیاختصا

(Wang, 2009.) اودیه و نانویه از نظر ساختاری نیز با هم متفاول هستند  در مطاد ه حاضر نشان داده شد که دو گروه گلیکوزیلاسیون

ماده پیکروکروسووین نقش دارد به گروه گلیکوزیلاسوویون اودیه شووباهت بیشووتری دارد. که در گلیکوزیلاسوویون پیش UGT709G1و 

نابرا مال وجود دارد  این نیب ند،  نیکروسووو دیتود هیاود ونیلاسووویکوزیگلدر که  ییها UGTاحت ندنقش دار  ونیلاسووویکوزیگ بتوان

 .انجام دهند زیرا ن نیکروکروسیپ



 

 

 

 

 

 ،Crocus اهیسه گ در را  نیکروکروسیپماده پیش ونیلاسیکوزیگلو  نیکروست هیو نانو هیاود ونیلاسیکوزیگل که منتخب یها UGTتا از ی شش شباهت ساختار :6شکل

Budleja  ،Gardenia دارند عهده بر. 
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در بسوویاری از  ایهای فیزیودوژیکی و بیوشوویمیایی، نقش حیاتی و برجسووتهبه عنوان یکی از مهمترین واکنش ونیلاسوویکوزیگل

سترده شده تا تحقیقال گ ضروری دارد. این اهمیت ذاتی باعث  ها در صورل بگیرد تا بتوان از آن GTهای ای در زمینه ژنفرآیندهای 

شتی ی بهرهمهندسی متابودیک و بیوسنتز محصولال طب سایی  .برداری بهتری دا شنا  ،ونیلاسیکوزیگل دخیل در GT نیچندعلیرغم 

سختگ شیپ یهایژگیوکم و  یزوریکاتاد تیعموما ف اد  یصن ت یهاستمیس درمحدود کننده  یعامل ه عنوانبها این آنزیم رانهیماده 

باشوود، فرایند گلیکوزیلاسوویون اسووت. که از ترکیبال اصوولی و مهم زعفران می آخرین مرحله تودید کروسووین محسووو   می شووود.



 

 

د متفاول بوده و این بر روی ف ادیت و خاصوویت درمانی آنها نیز مونر نشوووها از نظر ت داد گروه اندی که به آنها متصوول میکروسووین

صن تی این ترکیب نیاز ست. دذا جهت تودید  ست ا سبت به اعمیق ترشناخت  ا شیم.نقش و عملکرد آن، هاآنزیم ینی ن شته با   ها دا

ان، در گیاه زعفران و سایر گیاه UGT هایساختار و توادی است که از طریق مقایسه in silico به روش بنیادی یمطاد ه حاضر پژوهش

بوده است که گلیکوزیلاسیون  هایی UGTتمرکز اصلی پژوهش بر روی .کندمیآنها را بررسی عملکردی رابطه فیلوژنی و نیز واگرایی 

هایی بوده است که مرتبط با واگرایی عملکردی در این دو را بر عهده دارند و هدف یافتن اسید آمینه هادر تودید کروسین اودیه و نانویه

سید آمینهموتیف طی این مطاد ه. گروه هستند ها ارار عملکردی که در این موتیف مرتبط با واگرایی هایهای اختصاصی هر گروه و ا

 نیپروتئ کیدر  یعملکرد نهیآم دیاس یواحدها ینیبشیپ تیاهم ساز مطاد ال کاربردی ب دی باشد.تواند زمینهدارند یافت شد که می

 ای ،ینیپروتئ یهارخانوادهیزو  هاخانواده فیت ر ها،یژگیو رییت  د،یجد یعملکرد یطراح در توانندیمواحدها  نیا رایز ،مشووهود اسووت

سا شارکت کنند. یعملکرد ینوآور کیواوع  ییشنا س یکاوداده م شف و  یبرا کردهایرو نیتر دوارکنندهیامها هنوز  GT یو مهند ک

با  ای شوندیم دییتا یشگاهیآزما یهاکه با روش یستادیکر یساختارها. کاملا مشخص هستند یهایژگیوبا  دیجد یهامیآنزتوس ه 

صنوع یهاروش  Rose TTAFold (Pennisi, 2021) و AlphaFold2 (Tunyasuvunakool et al., 2021)با دات بالا مثل  یهوش م

و  هافیموت ییشووامل شووناسووا نیطور خاص، ا بهخواهند کرد.  عیعملکرد را تسوور-روشوون شوودن رابطه سوواختار ،شوووندیم ینیبشیپ

  خواهد کرد. کمکها  UGT یمنطق یطراح در که گذاردیم ریآن تان یمیآنز تیو ف اد نیاست که بر ساختار پروتئ ییهانیدام
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Abstract 

Glycosyltransferases catalyze the transfer of a sugar residue from nucleotide-sugar donors to various acceptor 

molecules. These enzymes change the hydrophilicity, chemical properties, and bioactivity of the molecules. The 

process of glycosylation is critical in the food and pharmaceutical industries. Prediction of functional residues in a 

protein is crucial because these residues can be attributed to new functions, change the protein properties, define 



 

 

protein families and subfamilies, or identify the occurrence of an innovation. A phylogenetic analysis of a protein 

family and functional divergence analysis is valuable for identifying conserved and divergent regions that may offer 

insights into potential functions. 

Material and Methods 

In the current study, we placed particular emphasis on UGTs (UDP-glucuronosyltransferases), which play a critical 

role in both primary and secondary glycosylation during crocin biosynthesis. Two distinct datasets were gathered. The 

first dataset contained UGT protein sequences specifically identified within the Crocus genus. The second dataset 

comprised homologous UGT protein sequences retrieved from NCBI using the C. sativus UGTs gene sequence as a 

query in other plant species. On the first data set, phylogeny and motif analysis and on the second data set, phylogeny, 

motif, functional divergence, and structural similarity analysis was performed. The phylogeny tree was constructed 

using MrBayes 3.1.2 software. DIVERGE 3.0 software was utilized to identify functional divergence among members 

of the UGT protein family. Some UGTs found in plants containing crocin were compared for structural analysis. The 

SWISS-MODEL server was used for structure prediction, the PyMOL software was employed for structure 

visualization, and the Dali server was utilized to compare the degree of structural similarity among the desired UGT 

structures. 

Result and discussion 

The study focused on UGT enzymes in the Crocus genus, specifically comparing those responsible for primary and 

secondary glycosylation in crocin production. According to the phylogeny analysis UGT proteins were classified into 

different subfamilies, forming separate branches on the tree. Results revealed four distinct groups within Crocus and 

six when including sequences from other plants in the phylogenetic tree analysis. In both phylogenetic trees, the 

primary and secondary glycosylation groups were distinctly separated from the beginning, indicating the difference 

between these two groups. 

Using MEME software, 15 shared motifs were identified among these sequences, which likely play crucial roles in 

protein specificity and function. Based on the position and presence of motifs in sequences, it has been concluded that 

sequences grouped together likely share similar functions. On the other hand, sequences grouped in different clusters 

perform distinct functions, which can be justified by the presence of different motifs within them. When UGTs of 

Crocus were studied alongside other plants, motifs 10 and 11 were found in the primary glycosylation group, 

overlapping with motifs 5 and 7 in the primary glycosylation group identified in the first analysis. This overlap may 

indicate the significance of these motifs and their potential role in the functional specificity of this group. 

Based on previous research, while the C-terminal region of UDP-glucuronosyltransferases (UGTs) often interacts with 

the sugar donor group, the N-terminal region interacts in substrate recognition of the sugar acceptor group. 

Additionally, crystal structures of UGTs have shown that the N-terminal region is less protected compared to the C-

terminal region, which correlates with the diversity of UGT receptors. In the current study, specific motifs at positions 

7 (first analysis) or 11 (second analysis) in primary glycosylation groups, and motif 13 (second analysis) in secondary 

glycosylation groups located at the N-terminal region. According to previous studies, these motifs may contribute to 

substrate specificity between primary and secondary glycosylation groups. 

In the present study, the functional divergence coefficient of type 1 was significantly greater than zero, indicating a 

substantial divergence pattern among the subfamilies examined. However, the functional divergence coefficient of 

type 2 was very low. These results suggest a predominant pattern of functional divergence type 1 for distinguishing 

between the subfamilies under investigation, and selective pressure specific to certain sites is likely to play a 

significant role in most UGT genes, leading to the evolution of specific subfamily functions following divergence. 

Conclusion 

Phylogeny analysis showed that UGTs that carry out primary glycosylation and UGTs that carry out secondary 

glycosylation were placed in two separate groups. These two groups had high functional distance. In each group, 

motifs were found specific to the same group. In these specific motifs, amino acids with a high functional divergence 

coefficient were identified, which can be attributed to the functional difference of these sequences. 


