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摘 要：脂肪酸是人体内不可缺少的营养成分。虽然甜荞麦(Fagopyrum esculentum Moench)籽粒中油脂含量不高，但是研

究表明其含有较高的多不饱和脂肪酸,不饱和脂肪酸含量在 40%左右。脂肪酸脱氢酶 (FAD)是形成不饱和脂肪酸的关键

酶，甜荞麦脂肪酸脱氢酶基因的研究对理解其多不饱和脂肪酸的形成及调控具有重要意义。本研究利用甜荞麦基因组

数据库，以拟南芥膜结合脂肪酸脱氢酶基因 (FAD)作为种子序列进行 Blastp序列比对，共鉴定出 10个甜荞麦 FAD全长基

因，并对其基因特征、进化、保守结构域、蛋白质二级和三级结构等进行分析。结果显示：10个 FeFAD基因被分为 6个亚

族；基因特征分析显示，FeFADs基因开放阅读框长度在 900～1 374 bp之间，等电点介于 6.83～9.23之间；所有 FeFAD基因

均含有内含子，且 FeFAD6的内含子数最多，含有 10个内含子；除 FeFAD4含有 TMEM189_B_dmain结构域外，大多数 Fe⁃
FADs均含有保守的脂肪酸脱氢酶结构域，FeSLDs除含有脂肪酸脱氢酶结构域外还含有 Cyt-b5特定结构域；除 FeFAD4含
有HXXXH、HXXHH 2个保守组氨酸序列外，其余 FeFADs均含有HXXXH、HXXHH、HXXHH 3个保守组氨酸序列;二级结

构氨基酸数量预测显示 FeFADs均以 α-螺旋和无规则卷曲为主；三级结构预测显示大多数 FeFADs三级结构各自均有自

身的独特结构。本研究结果将为探究甜荞麦脂肪酸脱氢酶基因的功能提供一定的理论依据。
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Abstract：Fatty acids are essential body nutrients. Although the content of oil in common buckwheat grain is not
high, it contains high polyunsaturated fatty acids, and the content of unsaturated fatty acids is about 40%. Fatty acid
desaturase (FAD) is a key enzyme for the formation of unsaturated fatty acids. The study of FAD genes in common
buckwheat is important for understanding the formation and regulation of polyunsaturated fatty acids. In this study,
a total of 10 full-length FAD genes were identified by Blastp from the common buckwheat genomic database by us⁃
ing the Arabidopsis membrane-bound fatty acid desaturase (FAD) genes as queries. The genetic characteristics, evo⁃
lution, conserved domains, secondary and tertiary structure of proteins in common buckwheat FAD were analyzed.
The results showed that 10 FeFAD genes were divided into 6 sub- groups. The analysis of gene characteristics
showed that the open reading frame of FeFAD genes was among 900～1 374 bp, and the isoelectric point was among
6.83～9.23. All FeFAD genes contain introns, and FeFAD6 contains the largest number of introns, which number is
10. FeFAD4 contains TMEM189_B_dmain conserved domain, whereas most FeFADs contain conserved fatty acid
desaturase domains. FeSLDs contains not only fatty acid desaturase but also Cyt-b5 domain. Most FeFADs contain
three conserved histidine sequences of HXXXH, HXXHH and HXXHH, except FeFAD4, which contains two con⁃
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served histidine sequences of HXXXH and HXXHH. The number of secondary amino acids predicted that FeFADs
were mainly α-helix and random coil. The prediction of tertiary structure shows that most of the tertiary structures
of FeFADs have their own unique structures. The results of this study will provide a theoretical basis for exploring
the function of fatty acid desaturase gene in common buckwheat.
Key words：Common buckwheat; Fatty acid desaturase gene (FAD); Gene family; Bioinformatics

荞麦在我国西北、东北大部分地区广泛种植，

其营养丰富，是一种对人体有益且具开发价值的

杂粮作物 [1-2]。荞麦籽粒中不饱和脂肪酸含量丰

富，其中多不饱和脂肪酸的含量在 40%左右 [3]。不

饱和脂肪酸是人体中不可缺少的脂肪酸，在人体

内起着重要作用，如降低血脂，提高人体免疫力

等 [4]。催化饱和脂肪酸形成不饱和脂肪酸的一类

酶称之为脂肪酸脱氢酶 [5]。脂肪酸脱氢酶基因对

提高甜荞麦不饱和脂肪酸含量发挥着重要作用，

但关于其特性和功能的研究未见报道，本文对甜

荞麦中脂肪酸脱氢酶基因的鉴定和分析对理解其

多不饱和脂肪酸的形成及调控具有重要意义。膜

结合脂肪酸脱氢酶 (Fatty acid desaturase, FAD)是
决定植物脂肪酸不饱和程度的一类重要脱氢酶，

目前为止，在拟南芥基因组中共鉴定了 18个 FAD
基因，它们在拟南芥细胞中不同部位进行催化反

应 [6]。AtFAD4/5/6/7/8均定位在叶绿体中 [7- 10]。At⁃
FAD4和 AtFAD5对棕榈酸起作用，特别是在质体

内产生棕榈酸，使 16∶1脂肪酸脱氢为 16∶2[7-8]；At⁃
FAD6 脱氢酶使 18∶1 脂肪酸脱氢为 18∶2[9]；At⁃
FAD7和 AtFAD8脱氢酶使 18∶2脂肪酸脱氢为 18∶
3[10-11]。AtDES和 AtSLD属于鞘脂类脱氢酶，二者

均定位在内质网并且分别催化鞘脂 Δ4和 Δ8位置

形成不饱和鞘脂 [10-11]。研究表明，植物中 AtSLD的
功能可能影响植物的抗寒性 [12]。目前，FAD基因

家族已经在油菜、苜蓿、棉花、黄瓜等多个物种中

被鉴定 [13-15]。在棉花中鉴定到 19个膜结合脂肪酸

脱氢酶基因 [14]，10个膜结合脂肪酸脱氢酶基因在苜

蓿中被鉴定[15]。番茄植物FAD7突变体结果显示18∶
2含量增加，18∶3含量减少 [16]。FAD2和 FAD6在水

稻叶片中表达量最高 [17]；在大豆中 GmFAD2-1A和
GmFAD2-1B基因在发育中的种子中高度表达，并且

在合成不饱和脂肪酸的过程中发挥重要作用[18]。

甜荞麦具有较高的营养价值。目前在甜荞麦

中关于脂肪酸脱氢酶基因家族的研究尚未见报

道，甜荞麦简化基因组测序的完成为鉴定甜荞麦

脂肪酸脱氢酶基因家族提供依据 [19]。本研究对甜

荞麦 FAD基因家族进行全基因组鉴定，并对甜荞

麦 FAD基因家族成员的基因特征、进化关系、保

守结构域、二级结构和三级结构等进行预测分

析。揭示甜荞麦脂肪酸脱氢酶基因 (FAD)家族的

进化及功能特点，为进一步克隆和研究 FAD基因

的生物学功能提供依据。

1 材料与方法

1.1 甜荞麦 FeFADs基因的鉴定

拟南芥 FADs序列数据来自 Tair数据库,为鉴

定荞麦中所有候选的 FeFAD基因，使用拟南芥蛋

白质序列对荞麦基因组数据库 BGBD（Buckwheat
Genome Database, http://buckwheat.kazusa.or.jp/）进

行 BLASTp序列比对。用 Pfam进一步确定荞麦

FAD的候选基因。

1.2 甜荞麦 FeFADs基因特征及结构域分析

利用在线软件分析 FeFADs基因理化性质，利

用 SMART软件确定 FeFAD基因的保守结构域，利

用MEME软件分析该基因的保守基序。

1.3 甜荞麦 FeFADs系统进化树的分析

利用 MAGE 7.0软件对预测出的荞麦 FeFADs
蛋白序列与拟南芥、水稻蛋白序列进行同源性分

析以及构建系统进化树，利用邻接算法且 Boot⁃
strap重复设置为 1 000。
1.4 甜荞麦 FeFAD蛋白质结构分析

利用预测网站对 FeFADs进行蛋白二级结构

预测，利用 Swiss Model网站对 FeFADs蛋白三级结

构预测。

2 结果与分析

2.1 甜荞麦 FAD基因家族的基因特征分析

为鉴定甜荞麦膜结合脂肪酸脱氢酶基因家族

的所有成员，使用拟南芥膜结合脂肪酸脱氢酶蛋

白的全长序列作为种子序列进行 Blastp筛选，共

鉴定出 10个甜荞麦膜结合脂肪酸脱氢酶基因。

由表 1 可知，FeFADs 编码蛋白氨基酸数量在

299～457 aa之间；FeFADs的分子量在 33.2～52.3
KDa之间；FeFADs的等电点在 6.83～9.23之间，

FAD基因家族均含有内含子，其中 FeFAD6内含子

数量最多，含有 10个内含子。
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2.2 甜荞麦 FAD基因家族的系统进化分析

为研究甜荞麦脂肪酸脱氢酶基因与其他物种

之间亲缘关系，将拟南芥、水稻和甜荞麦 3个物种

脂肪酸脱氢酶的同源基因蛋白序列构建系统发育

树。如图 1所示。将蛋白系统进化树分为 6个亚

族，亚族 I由 FAD2/6基因编码的 ω-6/Δ-12FAD组
成，催化 16∶1和 18∶1转化为 16∶2和 18∶2；亚族 II
由 DES基因编码的鞘脂 Δ-4FAD组成；亚族 III由
Δ3编码 FAD4基因组成，将 16∶0去饱和为 16∶1；
亚族Ⅳ由鞘脂类 Δ8编码的 SLDs组成；亚族 V由
FAD5基因编码，在 Δ3/7位置进行去饱和；亚族 VI
由编码ω-3/Δ-15的 FAD3/7/8基因组成。

2.3 甜荞麦 FAD家族保守结构域及保守基序分

析

利用 SMART在线分析软件预测保守结构域，

由图 2可知，除 FAD4仅含有 TMEM189_B_dmain结
构域外，大多数 FAD基因均含有脂肪酸脱氢酶保

守结构域。同时在 SLDs中发现 Cyt-b5保守结构

域。如表 2所示，大多数甜荞麦 FAD基因家族中

含 有 3 个 保 守 组 氨 酸 序 列 ，FeFAD2/6/7/8 和

FeDES、FeSLD1/2 保守组氨酸序列为：H- box1:
HXXXH, H- box2: HXXHH, H- box3: HXXHH；Fe⁃
FAD4 保守组氨酸序列为：H-box1: HXXXH, H-
box2: HXXHH；FeFAD5 保守组氨酸序列为：H-
box1: HXXXXH, H- box2:HXXHH, H- box3: HXX⁃
HH。这些保守组氨酸序列可能与酶活性位点有

表1 FAD基因家族的基本特征

基因名

FeFAD2

FeFAD3

FeFAD4

FeFAD5

FeFAD6

FeFAD7

FeFAD8

FeDES1

FeSLD1

FeSLD2

基因 ID
Fes_sc0018369.1.g000003.aua.1
Fes_sc0000594.1.g000018.aua.1
Fes_sc0001605.1.g000008.aua.1
Fes_sc0000237.1.g000003.aua.1
Fes_sc0000352.1.g000008.aua.1
Fes_sc0000021.1.g000031.aua.1
Fes_sc0007403.1.g000002.aua.1
Fes_sc0008148.1.g000003.aua.1
Fes_sc0003710.1.g000001.aua.1
Fes_sc0001437.1.g000011.aua.1

开放阅读框（bp）
1 152
1 323
900
1 110
1 365
1 374
1 350
1 038
1 347
1 356

内含子数（个）

1
8
1
5
10
9
9
4
1
1

蛋白长度（aa）
383
440
299
369
454
457
449
345
448
451

分子量（KDa）
43.9
50.7
33.2
42.7
52.3
52.2
51.3
40.2
51.3
52.2

等电点

8.85
6.83
7.85
9.23
9.09
6.86
8.73
8.79
8.38
8.72

表2 甜荞麦FAD基因保守组氨酸序列

Gene
FeFAD2

FeFAD3

FeFAD4

FeFAD5

FeFAD6

FeFAD7

FeFAD8

FeDES1

FeSLD1

FeSLD2

H-box1
HECGH
HDCGH
HAWSH
HRNLSH
HDCAH
HDCGH
HDCGH
HELSH
HDSGH
HDSGH

H-box2
HRRHH
HRTHH
HAAHH
HRYHH
HDQHH
HRTHH
HRTHH
HLEHH
HNAHH
HNAHH

H-box3
HVAHH
HVIHH
-

HNNHH
HIPHH
HVIHH
HVIHH
HNEHH
QIEHH
QLEHH

 

图1 甜荞麦、水稻和拟南芥FAD蛋白进化关系

 

图2 甜荞麦FAD蛋白保守结构域示意图
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关[18]。

利用MEME在线分析软件对甜荞麦 FeFAD保
守基序进行分析，共有 15个保守基序被鉴定，不

同基因中保守基序的长度在 20～50 aa之间 (表
3)，在 10个 FAD蛋白中，FAD3/7/8保守基序最多，

含有 10个保守基序；DES保守基序最少，仅有 1
个；SLD1/2含有 6个保守基序。由此可知，每个亚

族含有相似的保守基序；在 FAD蛋白保守基序中，

没有发现 FAD4和 FAD5保守基序，有可能与其它

FAD基因的同源性较低，功能相对保守（图 3）。
表3 甜荞麦FAD蛋白保守基序序列

基序

Motif1
Motif2
Motif3
Motif4
Motif5
Motif6
Motif7
Motif8
Motif9
Motif10
Motif11
Motif12
Motif13
Motif14
Motif15

氨基酸个数

50
33
50
50
49
21
40
20
50
50
45
48
50
50
21

氨基酸序列

DCGHGSFSNNPTLNSVVGHLLHSSILVPYNGWRISHRTHHQNHGHVENDE
GTHVEHHLFPRIPHYHLREATEAAKPVLGKYYR
PFPLLAYPLYLWGRSPGKSGSHFDPNSDLFAPNERNDIITSTACWSAMAA
FDPAAPPPFKLADIRAAIPKHCWVKNPWRSMSYVVRDVAIVFGLAAAAAY
LVGLSFVMGPVQVLKFYGVPYLLFVMWLDLVTYLHHHGHEDKLPWYRGK
EWSYLRGGLTTLDRDYGLINN
EPKKSGPLPFHLISDLIRSMKKDHYVSDTGDVVYYQTDPE
WPLYWLAQGTMFWAFFVJGH
MSDRKWNKIAQLLTGNCLAGISIEWWKWNHNAHHIACNSLEHDPDLQHIP
SFSVTGFQHIQFCLNHFSADVYVGKPEGNDWFEKQTRGSJDISCASWMDW
MASWVISECGLRPLPRLYSNPRTGLSQVPVLNNFGPSNLRRPPLW
KFFGSLRSCFYGRKMEFDPAARFLISYQHWTFYPVMCFARJNLYIQSF
DATDAFIALHPGSAWKHLDKFFTGYHLKDFKVSEVSKDYRKLMNEFNKMG
EKKYITDEDLKTHNKNGDLWISIQGKVYDVSDWVKEHPGGDLPLLNLAGN
WHPLPERVYKSLDSSTKKLRF

 
图3 甜荞麦FAD蛋白保守基序分析

2.4 甜荞麦 FADs家族蛋白高级结构预测分析

对 FADs家族蛋白的二级结构氨基酸数量进

行分析，氨基酸 α-螺旋数量比例在 26.06％～

42.90％ 之 间 ；氨 基 酸 延 长 链 数 量 比 例 在

16.85％～26.39％之间；氨基酸 β-折叠数量比例

在 8.40％～11.58％之间；氨基酸无规则卷曲数量

比例在 24.35％～41.43％之间（表 4）。对 FADs家
族三级结构进行预测分析，如图 4所示。三级结
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构预测显示 FAD3和 FAD7的三级结构高度相似，

其余 FeFAD的三级结构相似度偏低。

3 讨 论

不饱和脂肪酸的形成是将脂肪酸中的单键脱

氢形成双键的过程 [20]，脂肪酸的饱和程度直接影

响植物油的含量及品质。对甜荞麦 FAD基因家

族进行蛋白系统进化发育分析表明，10个 FeFADs
根据它们的系统发育关系分为 6个亚族。亚族 I
FAD2/6在 ω-6/Δ-12位置进行催化脱氢，催化 16∶
1和 18∶1转化为 16∶2和 18∶2；FAD2和 FAD6分别

定位在内质网和叶绿体中，表明 FAD2和 FAD6在
不同的代谢途径发挥作用 [6, 9]；亚族 II DES在 Δ4位
置进行催化形成反式双键，并仅对鞘脂类有催化

作用 [21]；亚族 III FeFAD4由 Δ3编码 FeFAD4基因，

将 16∶0去饱和为 16∶1；亚族 IV SLD编码鞘脂类 Δ
8脱氢酶，该基因对低温胁迫有积极的响应 [12]；亚

族 V FAD5在 Δ3/7位置进行去饱和，研究显示

FAD5可能仅仅在双子叶植物中存在 [8]；亚族 VI的
FAD3/7/8在 ω-3/Δ-15位置进行催化脱氢，将亚油

酸底物酯化成 PC或将质体脂质中的亚油酸转化

为亚麻酸，由于 FAD3和 FAD7/8分别定位在内质

网和叶绿体中，可知每个亚族都高度保守并且都

有特定的功能及作用位点 [10，20]。

膜结合脂肪酸脱氢酶基因大多数含有脂肪酸

脱氢酶保守结构域，但它们自身还含有独特的

TMEM189_B_Dmain和 Cyt-b5保守结构域，这些结

构域可能与自身独特的功能有关。大多数脂肪酸

脱氢酶基因均含 3个保守组氨酸序列 [7，22]。本研

究发现多数 FAD含有 3个保守组氨酸序列。

本研究对甜荞麦 FAD基因家族进行了全基因

组鉴定和一系列生物信息学分析，为克隆该基因

家族成员和深入研究其功能提供了理论依据。
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