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A B S T R A C T 

Bioinformatics is an interdisciplinary science that utilizes information 

technologies to organize and analyze biological data. This science enables 

researchers to perform comprehensive and documented investigations on 

various biological problems without the need for expensive and time-

consuming laboratory experiments   . In this study, we acquired the reverse 

transcriptase (RT) sequence of eight virus strains from NCBI with the 

following accession numbers: NC_001497.2, NC_001648.1, NC_001839.2, 

NC_003977.2, AF053008.1, EF428979.1, NC_001802.1. We investigated the 

structural and functional characteristics, domains, and motifs. The analysis 

revealed that the proteins from the eight virus strains, belonging to different 

families, exhibited distinct properties that set them apart from one another. 

The analysis also showed that these proteins are found in the membrane, 

cytoplasm, and periplasm, and all of them contain at least one specific 

domain of the reverse transcriptase enzyme. Based on all the analyses 

performed, Cauliflower mosaic virus, Cassava vein mosaic virus, and 

Soybean chlorotic mottle virus, all belonging to the Caulimoviridae family, 

were suitable for producing RT enzymes. The ability of these viruses to adapt 

to different plant hosts could potentially lead to the development of more 

efficient and cost-effective methods for producing RT enzymes. This 

adaptability could also open up new possibilities for genetic engineering and 

biotechnology, enabling the development of more effective enzymes. How to cite  
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  علمی  نشریه 

 فناوری گیاهان زراعی زیست
 

 پژوهشی«»مقاله 

ه  ای  روش   از   اس  تدا     ب  ا   ه  ا رو  ی   و   معک  ل    پت  از ی کر   ت  ران    ی ت  لال   ی بررس   

 . ک ی لاندلرمات ی ب 

 
 *2لیپلراسمع ن یمه، 1یمیکر رایسم

 

 چکیده
-داده  لیتحل  و  هیتجز  و  یسازمانده  یبرا  اطلاعات  یفناور  از   که  است  ایرشتهنیب  علم  کی  کیوانفورماتیب
 ی هاشیآزما  انجام  به  ازین  بدون  که  دهدی م  امکان  پژوهشگران  به  علم  نیا  .کندیم  استفاده  یکیولوژیب  یها

  ن یا  از  هدف  .دهند  انجام  یستیز  علوم   مختلف  مسائل  مورد   در  یجامع  و   مستند  مطالعات  ،پر هزینه  و  برزمان
 استفاده  با  هاروسیو  در  Reverse transcriptase(  RT)  به  مربوط  هاییتوال  ییشناسا  و   یبررس  مطالعه

  ی دسترس  شماره  با  RT  ی توال  یدارا   روسیو  ه یسو  هشت  منظور  نیبد .  است  ی کیوانفورماتیب  هایروش  از
NC_001497.2 ،  NC_001648.1،  NC_001839.2،  NC_003977.2،  AF053008.1 ،  

EF428979.1،  NC_001802.1   گاهیپا  از  NCBI  ات یخصوص  مطالعه،  ن یا  رد.  دیگرد  استخراج 
 که  داد  نشان  هاآنالیز.  گرفت  قرار  یبررس  مورد  هااین پروتئین  یهافیموت  و  هانیدم   ،یعملکرد  و  یساختار
 نشان  خود  از  را  یزیمتما   یهایژگیو  مختلف،  یهاخانواده   به  متعلق  روس،یو  هیسو  هشت  یهانیپروتئ
 و   توپلاسمیس  غشاء،  در  هانیپروتئ  نیا  همچنین مشخص شد.  سازدمی  زیمتما  گریکدی  از  را  آنها  که  دهندیم
. هستند  معکوس  پتازیکر  ترانس   می آنز  به   مربوط  نیدم  کی  حداقل  یحاو  آنها  همه  و   دارند  قرار  پلاسم  یپر
  Cauliflower mosaic virus،  Cassava vein mosaic virus  گرفته  صورت  یهازیآنال  ساسا  بر
  هستند،   Caulimoviridae  خانواده  به   متعلق  ی همگ  که   Soybean chlorotic mottle virus  و
 یاهیگ  مختلف  یهازبانیم  با  یسازگار  یبرا  هاروسیو  نیا  ییتوانا.  باشندمی   مناسب  RT  میآنز  دیتول  یبرا
.  شود   RT  میآنز  دیتول  یبرا  ترصرفه  به  مقرون  و  کارآمدتر  یهاروش  توسعه   به  منجر  بالقوه  طور  به  اندوتیم
  و   کرده  جادیا  یوتکنولوژیب  و  کی ژنت  ی مهندس  یبرا  را  یدیجد  یهافرصت  تواند یم  نیهمچن  یسازگار  نیا

 .کند فراهم بیشتر را ییکارابا  یهامیآنز جادیا امکان

 
 ،ی وتکنولوژیب   گروه   ارشد،   اسی کارشن   آموخته دانش 1
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 مقدمه

 کیاا هسااتند کااه از    یکروسااکوپیمزای  عامل بیماااری  هاروس یو
انااد کااه شااده  لی( تشااکRNA  ای  DNA)  کینوکلئ  دیمولکول اس
 یباارا هاااروس یاا واساات. احاطه شده  ینیپوشش پروتئ  کیتوسط  
. هسااتند  وابسااته  زبااانیم  یهاسلول  به  خود  یزندگ  چرخه  لیتکم
 یهانیماشاا   شااوند،یماا   زبانیم  سلول  وارد  هاروس یو  که  یهنگام
 تیاا نها  در  و  اناادییماا   ریاا تکث  و  گرفتااه  اریاخت  در  را  زبانیم  یسلول
. (Harper, 2011) شااوندیم خود زبانیم در بیماری جادیا موجب
 یالمللاا نیب  تااهکمی  توسط  هاروس یو  یرسم  یگذارنامو    یبندطبقه
اساااس طبقااه  باارگیرد. صورت می( ICTV) هاروس یو یبندطبقه
های دارای مکانیسم رونویسی معکااوس ویروس این کمیته،    بندی
،  Caulimoviridaeشوند که عبارتنداز:خانواده تقسیم می پنجبه 

Hepadnaviridae  ،Metaviridae  ،Pseuviridae ،
Retroviridae .معکااوس  ارباارد رونوشاات میآنااز (Reverse 

Transcription)    خااانواده   پاانجنقش مهمی در روند تکثیاار ایاان
 & ,Menéndez-Arias, Sebastián-Martín) ویااروس دارد

Álvarez, 2017)سازی میزبااان را از طریااق ، به طوری که آلوده
دهنااد انجام می آنزیم رونویسی معکوس درطی فرآیند تکثیر تولید
(Krupovic et al., 2018 .) 

 

 پیشینه پژوهش 

بااه  RNA لیاساات کااه تبااد یناادیمعکااوس فرآ یساا یرونو
و   سااازدماای  ریپااذ( را امکانcDNAمکمل )  DNA  یهامولکول

 اریاا در اخت  RNA  انیاا ب  یهااامطالعه الگو  یرا برا  یابزار ارزشمند
 پتازیاز ترانس کر ستفادهمرحله شامل ا  نیاول.  دهدیمحققان قرار م

ساانتز   RNA  یالگو  کیرا از    cDNAکه    یمیمعکوس است، آنز
خاص و کارآمااد   اریبس  زوریکاتال  کیبه عنوان    میآنز  نیکند. ا  یم
 کیاا بااه عنااوان  RNAبا استفاده از  DNA یهاسنتز رشته  یبرا

آناازیم . (Haddad & Baldwin, 2010)کنااد یالگااو عماال ماا 
 یهاااگسترده خود در رشااته  یهابردارک  رونوشت بردار معکوس با

 دهیاا چیپ  یهاااندیدر روشن کردن فرآ  ینقش اساس  ،یمختلف علم
 کناادیماا   فااایا  یپزشااک  سااتیز  قاااتیتحق  شاارفتیو پ  یکیولوژیب
(Menéndez-Arias & Delgado, 2022) .این آنزیم در سااال 

و موجااب  کشااف شااد  دیوید بالتیمور و تیمین هاواردتوسط    1970
 ,Coffin & Fan) گردیااد یمولکااول یشناساا ستیز درانقاالا  

2016) . 

هااای شااده توسااط ویااروس کااد  معکوس   بردار  رونوشت  میآنز
هااا همااه آن امااامختلف اگر چه بر اساس ساختاری باهم متفاوتند 

ای از طریااق فعالیاات دو رشااته  DNAرا به    RNA  تبدیل  توانایی
DNA  پلیمراز وابسته بااهRNA ریبونوکلئاااز ،H (RNase H)  و

-Sluis)را دارنااد  DNAپلیمااراز وابسااته بااه  DNAفعالیاات 

Cremer, 2021) .بعنااوان یااک  این آنزیمRNA polymerase 
دنباله اگزونوکلئازی کنترل کننااده خطااا  که فاقد  RNAوابسته به

 Bhagavan) باشدمی RNAروی  ازDNA به سنتز  قادر و بوده

& Ha, 2015; Ellefson et al., 2016). بااردار رونوشت میآنز 
 در کیاا ژنت علاام قاااتیتحق در یضاارور یاجاازا  از  یکاا ی  معکوس 

 کااردن  کلااون  یباارا  و  شااود،یماا   محسااو   مختلااف  یهااانهیزم
mRNA  صورت  به  cDNA  ،  بااه رونوشاات زیآنااال پاارو ،  دیاا تول 

ه یاا ته ،RNA  یکماا   مقاادار  نیاایتع  جهاات  مر،یپرا  گسترش   لهیوس
 ردیاا گیم قرار دهاستفا مورد ژن  انیب  یبررس  و  cDNA  یکتابخانه

(Brown, 2020). 

جاانس کااه باار اساااس    8شااامل    Caulimoviridaeخااانواده  
های دارای ویریااون کااروی و  مورفولوژی ویریون در دو گروه ویروس 

و گااروه دارای ژنااوم  گیرنااد. ایاان د های باسیلی شکل قرار می ویروس 
DNA  ای دورشته(dsDNA)   کننااد فقط گیاهان را آلوده می بوده که  

 (Schoelz & Adhab, 2021; Teycheney et al., 2020 ) .  
های کوچک با  جنس از ویروس   5دارای    Hepadnaviridaeخانواده  
کننااد.  ای که پرندگان و پستانداران را آلااوده ماای رشته  دو    DNAژنوم 
یساای معکااوس در  هااا شااامل رونو از ویااروس سازی این گروه  همانند 

 . ( Magnius et al., 2020)   هااای کباادی اساات م ساالول سیتوپلاس 
هااای  ویااروس   Metaviridaeو    Pseudoviridaeاعضای خااانواده  

DNA چرخااه   وجهاای کااه نقااش مهماای در   20دارای ساااختار   و  دار
دارای  هااا  کنااد، همچنااین ایاان ویااروس ماای  ایفااا  هااا عفوناات آن 

 ,.Leonetti et al) باشااند  های تکراری طولانی ماای رتروترانسپوزون 

2020; Llorens et al., 2021 )  خانواده .Retroviridae    گروهی از
ای مثباات و شااامل  رشااته   تک   RNAهای دارای دو نسخه از  ویروس 

کااه    Spumaretrovirinaeو     Orthoretrovirinaeدو زیر خانواده 
 Passos et) کننااد  داران را آلوده ماای طیف وسیعی از حیوانات و مهره 

al., 2021; Sluis-Cremer, 2021 ) . 
کننااد از ها نقش مهمی در تنظیم اکوسیستم ایفااا ماایویروس 
رهااای جدیااد یابی بااه همااراه ابزاهای توالیوزه فناوریاین رو امر

هااا فااراهم برای مطالعه ویروس   مناسبیهای  بیوانفورماتیکی زمینه
 ,.Auslander et al., 2021; Hufsky et al)اساات  کاارده

که شامل اسااتفاده   یارشته  نیب  دانش  کی  کیوانفورماتیب.  (2022
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 یهاااداده لیو تحل هیتجز یبرا یمحاسبات یهاکیها و تکناز ابزار
 درک در یمهماا  نقااش کیاا وانفورماتیب .باشاادیماا  یکیولااوژیب
 ییهانهیزم  در  قاتیتحق  شرفتیپ  و  دهیچیپ  یکیولوژیب  یهاستمیس

 ادغام  با.  دارد  یتکامل  یشناسستیز  و  کسیپروتئوم  ک،یژنوم  مانند
 کیاا وانفورماتیب  ،یکیولوژیب  دانش  با  یآمار  و  یمحاسبات  یهاروش 
 را  متنوع  و  بزرگ  یهاداده  مجموعه  تا  دهدیم  اجازه  دانشمندان  به

 مااورد  در  ییهااانشیب  و  اکتشافات  به  منجر  تینها  در  و  کنند  درک
 Gauthier et al., 2019; Rhee)  شود  یزندگ یاساس  یهاندیفرآ

et al., 2006) .های نوکلئوتیدی کدکننااده مطالعه حاضر توالی در
(CDsو )  پروتئینی آناازیمRT  خااانواده  5از  سااویه ویااروس  8در

Caulimoviridae  ،Hepaviridae  ،Metaviridae ،
Pseuviridae ،Retroviridaeجز خااانواده ، )بهMetaviridae  
-بهاارهبااا می باشد.(  RTکدکننده آنزیم   CDsکه سویه آن فاقد

 .مطالعه قرارگرفت مورد یکیوانفورماتیبی هاابزار از یریگ
 

 ها ملا  و روش
 هیسااو  8  نیباا   کیاا نتلوژیف  روابط  و  یکیژنت  تنوع  یبررس  یبرا

 هستند  معکوس   یسیرونو  میآنز  کدکننده  یتوال  یدارا  که  یروسیو
 National Center for) تیسااا و  از هااا¬یتااوال ابتاادا

Biotechnology Information) NCBI فرماات بااا FASTA 
 یدیاا نوکلئوت هاااییتوال سااهیمقا. (1)جاادول  شااد اسااتخراج

 شد، انجام MultAlinابزار توسط FASTA فرمت  به  ها¬روس یو
 درخاات  تینها  در  و  دارد  را  یتوال  نیچند  سهیمقا  تیقابل  سرور  نیا
 (N.J) روش استفاده از  با MEGA6افزار¬نرم توسط کیلوژنتیف

Neighbor joining استراپ بوت و (Bootstrap) 1000 رساام 
 (.Allahi, Sohani, & Hasani Kumleh, 2017) دیگرد

های محاسباتی باارای امروزه در بیوانفورماتیک، پیشرفت روش 
های باازرگ محسااو  ها یکی از چالشموتیفشناسایی و بررسی  

هااا و هایی هستند که به عملکرد پااروتئینها پپتیدشود. موتیفمی
کننااد. ای ماایپااروتئین کمااک ویااژه -هااای پااروتئینباارهمکنش
 یهانیپروتئ  با  تعامل  ،زبانیم  به  ورود  یبراها  ها از موتیفویروس 
در این راستا  .کنندیم استفاده زبانیم یهاسلول از جخرو ای  یسلول

هااا را آشااکار کاارده و بااه پروتئینها نقش احتمالی  مطالعه موتیف
 ,Sobhy)کنااد کمک شایانی ماای روسیها ویدرمان علیه بیماری

2016). 
هااای ها از واحدهای مهم و عملکردی توالیو دمین  هاموتیف 
باشااند و بیشااتر توسااط ابزارهااایی ماننااد آمینااه ماایاسااید

Pfam/NCBI-CDD    وSMART  شناسایی   .شوندشناسایی می
سااویه ویااروس از   هشااتهای مربوط به  و مطالعه موتیف پروتئین

 و  Pfamبااا کمااک پایگاااه داده  Motif search ساارورطریااق 
NCBI-CDD    نیز توسط بررسی دمین  انجام شد. در این پژوهش

 فت.صورت گر SMARTسرور  

 
 روس سویه وی 8های شماره دسترسی توالی .1جدول 

 ویروسی   خانواده سویه ویروس  شماره دستیابی توالی نوکلئوتیدی  شماره دستیابی توالی اسیدآمینه 
NP_056728.1 
NP_056848.1 
NP_127504.1 
NP_068729.1 

NC_001497.2 
NC_001648.1 
NC_001839.2 
NC_001739.2 

Cauliflower mosaic virus 
Cassava vein mosaic virus 
Petunia vein clearing virus 

Soybean chlorotic mottle virus 

Caulimoviridae 
Caulimoviridae 
Caulimoviridae 

YP_009173866.1 NC_003977.2 Hepatitis B virus Hepaviridae 
----- ----- ------ Metaviridae 

AAC64917.1 AF053008.1 Glycine max SIRE1 virus Pseuviridae 
ABO25842.2 
NP_057849.4 

EF428979.1 
NC_001802.1 

Walleye dermal sarcoma virus 
Human immunodeficiency virus 1 Retroviridae 
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ین وزن  باارای تعیاا   Analysisابزار    و   PIR  در این مطالعه از سرور 
باارای     targetPاز ساارور   همچنااین   . استفاده شااد   ها مولکولی پروتئین 
محاال پااروتئین  هااا اسااتفاده گردیااد.  یفه پااروتئین مشخص کردن وظ 

مورد بررسی قرار گرفت. در جدول   Celloازطریق سایت   نیز   موردنظر 
های استفاده شده در ایاان پااژوهش اشاااره  پایگاه داده اسامی  2شماره 

 شده است. 
 

 های استفاده شده در پژوهش نام و آدرس پایگاه داده .2جدول 
URL Website 

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/ Blast 
http://multalin.toulouse.inra.fr/multalin/ MultAlin 

https://www.genome.jp/tools/motif Motif search 

https://pfam.xfam.org/ 
https://pfam.xfam.org

/ 
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/cdd NCBI-CDD 
http://smart.embl-heidelberg.de/ SMART 

https://proteininformationresource.org/pirww

w/ 
PIR 

(http://www.cbs.dtu.dk/services/TargetP/ targetP 
http://cello.life.nctu.edu.tw/ Cello 

http://web.expasy.org/compute_pi/ Expasy 

 

 نتایج  بحث و

لیدکنند  سلیه ویروسی تل  8های مشابه به  شناسایی سلیه

 RTآنزیم 

های مشابه نقش مهمی در درک و مطالعه تااوالی هاادف  مطالعه توالی 
هااایی بااا بیشااترین شااباهت بااه  رو در این مطالعه تااوالی ما دارد، ازاین 

سااویه ویروساای ازطریااق بلاساات    8های نوکلئوتیدی هدف در  توالی 
   .( 3ده هست )جدول استخراج و نتیجه آن درجدول ارائه ش 

 

 فیللژنتیکی تکاملی و بررسی روابط

مقایسه چندین تااوالی یااک راهکااار مفیااد باارای مطالعااه تکاماال 
باشااد هااا مااییه تحلیل روابااط ساااختاری در تااوالیتجز  ملکولی و

(Naznin et al., 2011) .نیاا ا در کیلوژنتیف روابط یبررس جیتان 
 نیا  در  RT  کدکننده  یدینوکلئوت  هاییتوال  که  داد  نشان  پژوهش

 از  کااه  هسااتند  یادیاا ز  هااایشااباهت  یدارا  یروساا یو  هااایهیسو

. اساات  مشااهود  5150  شااماره  دینوکلئوت  تا  1843  شماره  دینوکلئوت
 مشااترک تکامل ای یژن انتقال  دهندهنشان  توانندیم  هاشباهت  نیا
 یباارا  تواناادیماا   پااژوهش  نیا.  باشند  یروسیو  هایهیسو  نیا  نیب

 دیاا مف  RT  میآنزتوالی    یدارا  هایروس یو  تکامل  و  منشأ  ییشناسا
 .باشد

 

 های نوکلئوتیدی نتایج بلاست توالی. 3جدول 

 درصد  

 شباهت 

 شماره دسترسی  

 نتیجه بلاست 

 شماره دسترسی توالی  

 نوکلئوتیدی )سویه ویروس( 
97.01% KY703614.1 NC_001497.2 
97.47% HQ694978.1 NC_001648.1 
98.55% AY228106.1 NC_001839.2 
94.17% MH718847.1 NC_001739.2 
99.97% MFG18341.1 NC_003977.2 
98.77% AC235444.1 AF053008.1 
99.81% AF033822.1 EF428979.1 
98.99% KU521529.1 NC_001802.1 
 

فیلوژنتیکی و بررسی تنوع زیستی داده برای فهم بیشتر روابط  
 ,.Kumar et al)ای دارنااد ها نیاز به مطالعااه مقایسااهخام توالی

 میآنااز  کننده  کد  یهاژن  یبرا  کیلوژنتیف  درخت  . بنابراین(2018
RT  روش   به  روس یو  هیسو  8  در NJ ریز یهاپااستر بوت و رسم 
 (.1 )شکل گردید حذف  کمتر ارزش  لیدل به 50

هااای بااا  نکته جالب توجه در درخاات فیلااوژنتیکی قرارگاارفتن ژن 
ی  یااک گااروه پارانیااای شابه دریک کلاستر و همچنین تشکیل  توالی م 

( کااه  Retroviridaeو    Caulimoviridaeاده ) بااین اعضااای خااانو 
ایاان   دهنده شباهت زیاد توالی هدف، در و نشان  52دارای بوت استرپ  
های ویااروس در  درخت فیلوژنتیکی سویه   . براساس باشد دو خانواده می 
ارتباااط تکاااملی    Retroviridaeو     Caulimoviridaeدو خااانواده 

  Hepaviridae  یعناای  و گااروه دیگاار نزدیکتری نسبت به اعضااای د 
 Hepatitis Bهااای  دارنااد، و همچنااین سااویه    Pseudoviridaeو 

virus   و Glycine max SIRE1 virus     تغییرات بیشااتری را در ژن
 (. 1دهند )شکل مورد مطالعه نسبت به حالت اجدادی نشان می 

 

 
و NJ با روش   MEGA6 افزار   سویه ویروس.درخت فیلوژنتیکی توسط نرم  8های کدکننده آنزیم رونویسی معکوس در رابطه فیلوژنی ژن .1شکل 

 آزمون بوت استراپ رسم شده است. 

http://multalin.toulouse.inra.fr/multalin/
https://www.genome.jp/tools/motif
https://pfam.xfam.org/
https://pfam.xfam.org/
https://pfam.xfam.org/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/cdd
http://smart.embl-heidelberg.de/
https://proteininformationresource.org/pirwww/
https://proteininformationresource.org/pirwww/
http://www.cbs.dtu.dk/services/TargetP/
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 RTبررسی اعضا ژنی کدکنند  آنزیم 

همچنااین  هااای هاادف وهااای فیزیکوشاایمیایی ژنمطالعه ویژگی
هااا ها )پروتئین( حاکی ازآنست کااه ایاان ژنمحصول رونویسی آن
لی متفاااوتی دارنااد، نقطااه ملکااووزن  نقطااه ایزوالکتریااک و

آن فاقااد بااارالکتریکی  هساات کااه پااروتئین در pHایزوالکتریک، 
هااا و سااازی و رسااو  پااروتئینمهمی در خااالصباشد و نقش  می
باار طبااق نتااایج . (Kozlowski, 2017) سنجی جرمی داردطیف
به شااماره ، پروتئین  (Expasy)  آمده از ابزار تحلیل پروتئینبدست

بیشااترین نقطااه ایزوالکتریااک و   YP_009173866.1سترسی  د
بیشتری نسبت بااه سااایر  مولکولیوزن   NP_127504.1پروتئین  
 (.4  ها دارد )جدولپروتئین
دهااد، ویروس نشان ماای  سویه  8  یابی پروتئین هدف درمکان

هااای زیم( باتوجه به میزبااان هاادف ویااروس پروتئین موردنظر )آن
پلاساام تولیااد و فعااال ها، سیتوپلاساام، پااریموردبحااد در غشااا

هااای ساالولی باشد و از همین طریق موجب اختلال در فعالیااتمی
 (.4)جدول شوندمیزبان می

 های هدفشناسایی  مین و ملتیف مربلط به پروتئین

هااای موتیف تااوالی ها وبراساس مطالعات صورت گرفته دمین
تئین شااماره هدف شناسایی شدند، طبق نتااایج بدساات آمااده پاارو

ABO25842.2 موتیف و پااروتئین شااماره  دارای بیشترین تعداد
NP_127504.1  دارای بیشترین تعداد دمین در توالی اساایدآمینه
ها شااامل همه آن های مورد بررسیبین پروتئین ای می باشند، در

 Reverse transcriptaseحداقل یک دمااین احتصاصاای آناازیم 
بیشترین دمااین  NP_057849.4ه این حال پروتئین شمار بوده با

 نقااش بساازایی در همین امر و دارد RT (RVT)مربوط به آنزیم 

 (.5ویروس مربوطه دارد )جدول  تولید این نوع آنزیم از
اطلاعات ساااختاری   از  ها درک مارا موتیف ها برخلاف  مطالعه دمین 

 طبیعاای تعاماال و  به طااور  ها دهد، دمین عملکردی ژنوم افزایش می  و 

توالی ژنوم نقااش   در  ها تجزیه، تحلیل آن  با  تعیین و  پروتئین را  عملکرد 
 ,.Kozlowski, 2017; Vogel et al)  شااود پروتئین مشخص ماای 

اتصااال   پروتئین، تعاماال و  ساختار  ایجاد  در  توانند می  ها . موتیف ( 2004
 (. Kaiser et al., 2015)  ها نقش مهمی داشته باشند آن 

 

 NCBIاساس شماره دسترسی در  های هدف برهای پروتئینبرخی ویژگی .4جدول 

 شماره دستیابی پروتئین  طول پروتئین )اسیدآمینه(  )کیلودالتون( وزن ملکولی   ایزوالکتریک   pH میزبان ویروس  گاه سلولی جای 
 NP_056728.1 679 78629.04 9.21 گل کلم  سیتوپلاسم 
 NP_056848.1 652 77054.06 8.96 مانیوک )کاساوا(  سیتوپلاسم 
 غشا 

 پلاسم پری 
 cv 8.68 252213.98 2179 NP_127504.1هیبرید  پتونیا 

 NP_068729.1 692 80373.94 9.20 سویا  سیتوپلاسم 
 YP_009173866.1 832 93676.73 9.80 پستانداران  غشا 

 AAC64917.1 1550 176659.19 8.11 سویا  سیتوپلاسم 
 ABO25842.2 1752 196238.96 9.05 آبزیان  پلاسم پری 

 NP_057849.4 1435 162041.90 8.88 پستانداران، انسان  سیتوپلاسم 
 

 های پروتئینیها و تعداد موتیفدمین .5جدول 

 تعداد موتیف  کدون پایان زکدون آغا اسامی دمین  شماره پروتئین 

NP_056728.1 Peptidase-A3 20 24 17 
 RVT-1 293 452  

 Low complexity 535 544  

NP_056848.1 Peptidase-A3 2 206 20 
 RVP 3 104  

 RVT-1 250 413  

 Low complexity 458 472  

NP_127504.1 Mp 85 237 26 
 Coiled coil 569 592  

 Low complexity 643 658  

 Low complexity 705 716  

 Low complexity 783 806  

 Low complexity 831 845  

 Low complexity 1084 1098  

 HC2C –Znf  1111 1127  

 RVT-1 1428 1591  

 Low complexity 1661 1673  

 Low complexity 1822 1840  

 Low complexity 2121 2141  
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 های پروتئینی ها و تعداد موتیفدمین .5جدول ادامه 

 تعداد موتیف  کدون پایان زکدون آغا اسامی دمین  شماره پروتئین 

NP_068729.1 Peptidase-A3 16 210 20 
 RVT-1 246 411  

 Low complexity 549 557  

YP_009173866.1 DNApol- N ter 1 341 15 
 Low complexity 400 417  

 RVT-1 490 589  

 DNApol- C ter 590 832  

AAC64917.1 Retrotran– gag- 2 52 191 31 
 HC2C –Znf 274 290  

 Low complexity 304 316  

 Low complexity 326 343  

 Coiled coil 353 409  

 Znf– C2HC 477 493  

 rve 722 840  

 RVT-2 1068 1311  

ABO25842.2 Low complexity 146 186 70 
 Low complexity 484 495  

 Znf– C2HC 502 518  

 Low complexity 521 537  

 RVP 603 703  

 RVT-1 812 977  

 RNase- H 1223 1368  

 rve 1483 1596  

 Low complexity 1734 1743  

 

 

 گیری کلینتیجه

های موجااود در  شناسی و کثرت داده های گسترده علم زیست پیشرفت 
های موجود در حوزه بیوانفورماتیک را تقریبأ بااه بخااش  این علم، ابزار 

طااوری کااه   بااه  تباادیل کاارده اساات ناپذیر مطالعااات زیسااتی  جدایی 
و    DNAهااای مربااوط بااه  دسترسی محققان را به اطلاعات و آنااالیز 

از پیش سرعت و دقاات بخشاایده اساات. از  جودات را بیش  پروتئین مو 
هااا و اطلاعااات بیوانفورماااتیکی قباال از انجااام  رو اسااتفاده از داده این 

اشاات و  بر خواهد د مطالعات پژوهشی کمترین هزینه را برای محقق در 
باشد. رونویسی از روی  می   پیشبرد تحقیقات این نقطه مثبت مهمی در  

RNA   هااای تحقیقاااتی و تشخیصاای  ی در کار یکی از اقدامات کاربرد
تاارین  امااروزه انااواعی از پرکاااربرد   باشد. پژشکی می  در علم  بخصوص 
بصااورت تجاااری تولیااد و    AMV RTو    M-MLV RTهااای  آنزیم 

بنابراین  ،  دارند و معایبی    مزایا ه نوبه خود شوند که هر یک ب استفاده می 
باارای تولیااد  گشای پایه و علماای  تواند به عنوان راه پژوهش حاضر می 

در مراکز تحقیقاتی، سودمند و کارساااز واقااع شااود و توجااه    RTآنزیم  
(  RTهااای رونویساای معکااوس ) محققان این عرصه را به تولید آنزیم 

باار اساااس نتااایج  متنوع با قابلیت و کارایی بهتر و بیشتر سااود دهااد.  
های بیوانفورماتیکی در پژوهش حاضر پروتئین تولیاادی  حاصله از آنالیز 

 Cassavaو    Cauliflower mosaic virus( در سااویه  RTزیم  )آن 

vein mosaic virus   و Soybean chlorotic mottle virus 

باشد کااه  دارای تعداد اسیدآمینه کمتر و نقطه ایزوالکتریک بیشتری می 
سازی پروتئین تولیدی نقااش مهماای دارد. در  این دو پارامتر در خالص 

ویژگی هاام  ها کمتر هست که این  مقابل طول ژن هدف در این سویه 
و کلونینگ ژن، نقطه مثبت و قابل توجهی   PCR در اهداف مربوط به 

در سااه    RTباشد. با توجه به شباهت زیاااد تااوالی مربااوط بااه ژن می 
از    Human immunodeficiency virusسااویه مااوردنظر و سااویه  

توانااد  گزینه بعدی برای تولید آنزیم هدف می   Retroviridaeخانواده  
که تااوالی هاادف در ایاان ویااروس دارای بیشااترین   باشد از جمله این 

بوده و بالطبع قابلیت بهتری خواهد داشاات   RTدمین مربوط به آنزیم 
ادامااه مطالعااات    اساات ولی از آنجایی که میزبان این ویروس، انسااان 

های بالایی روباارو خواهااد شااد. باارخلاف  عملی با محدودیت و هزینه 
خااانواده    بااوط بااه ذکاار شااده مر   ویااروس   سااویه   سااه   ، ایاان خااانواده 

Caulimoviridae   بنابراین  باشند می دارای میزبان گیاهی که  هستند  
توان ویااروس مااوردنظر را در محاایط کنتاارل شااده القااا و  براحتی می 

  ک یاا   عنااوان   به   تواند ی م   مطالعه   ن ی ا   ج ی نتا   مطالعات بعدی را انجام داد. 
  د یاا تول  در  ی روس ی و  ی ها ه ی سو  ن ی ا  از  استفاده   و   شناخت   ی برا   د ی مف   منبع 
  ی باارا (  in vitro)   ی شااگاه ی آزما   ط ی شاارا   در   معکااوس   ی س ی رونو   م ی آنز 

 . باشد  ی ست ی ز   علوم   پژوهشگران 
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