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ت مسير بيوسنتز اسيد چرب يكي از مسيرهاي مهم در بدن اكثر موجودا
 Acyl Carrier Protein است كه آنزيم ) هاها و يوكاريوتپروكاريوت(
)ACP (هدف از اين . همي در مسير بيوسنتز اسيد چرب داردنقش م

ي بيشتر با آناليز ها. است ACPو فيلوژنتيكي ژن  in silicoمطالعه آناليز 
 اينترون و ٣اگزون و  ٤ ها دارايكاريوتدر پرو  ACPژن مشخص شد كه

٢mRNA  ٩اينترون و  ١٢اگزون،  ١٣ ها دارايريوتكاو در يو mRNA 
 گيريهاي گياهي داراي هدفكاريوتيو است. اين پروتئين در

يري گبه مناطقي غير از ميتوكندري هدف ميتوكندريايي و در پروكاريوت
گانه ندچنتايج همرديفي . باشدهاي ترشحي نيز نميشود و جزو پروتئينمي

هاي باكتريايي ين گونهبدر  ACPنشان داد كه ژن  T-coffeeبا استفاده از 
روتئين پآناليز فيلوژنتيكي . باشدهاي گياهي ميتر از گونهمحافظت شده

ACP ي ها مشخص كرد كه به جز يك خوشه، در بقيهدر پروكاريوت
ر دهاي گرم منفي هاي گرم مثبت در يك خوشه و باكتريموارد باكتري

به  مختلف گياهي هايها گونهدر يوكاريوت. ي ديگر قرار گرفتندخوشه
 ندي درگيرند و نتايج كلاستربف قرار ميهاي مختلطور پراكنده در خوشه

مان بعلاوه در بررسي همز. ي موجود نداردها ربطي به گونهيوكاريوت
ها مشخص شد كه ها و پروكاريوتدر يوكاريوت ACPپروتئين 
 ها كنار همديگر قرارها در بعضي خوشهها و پروكاريوتيوكاريوت

. دباشها مين در اين گونهگيرند كه ناشي از شباهت توالي اين پروتئيمي
اد شان دها نها و پروكاريوتمقايسه ساختار ثانويه پروتئين در يوكاريوت
 هاريوتها در مقايسه با يوكاكه تعداد صفحات آلفا و بتا در پروكاريوت

ينده به عنوان نما(سازي سه بعدي اين پروتئين در گندم مدل. بيشتر است
به عنوان ( Clostridioides difficile 630 و باكتري) هايوكاريوت

ه ز پايگابه روش همولوژي مدلينگ و با استفاده ا)  هانماينده پروكاريوت
لا پس از انتخاب الگوي مناسب با ميزان شباهت با Swiss Modelداده 

جي جهت اعتبارسن. استخراج شدند، انجام گرفت PDBكه از پايگاه داده 
ر اليز استرئوشيميايي، نموداساختاري مدل ترسيم شده سه بعدي و آن

بي نتايج ارزيا. هيدرال محاسبه شدندراماچاندران ترسيم و زواياي دي
 يداريهاي پيشنهادي داراي كيفيت و پاكيفيت ساختاري نشان داد كه مدل

ئين رد پروتتواند به درك عملكمطالعه ساختار پروتئين مي. باشندمناسبي مي
فعال  تواند در مطالعات جايگاهآن ميكمك كند و بررسي جزئيات ساختار 

  . پروتئين و داكينگ سودمند باشد
  

 يوكاريوت، همرديفي، ،ACP ژن فيلوژنتيكي، هتجزي كليدي: هايواژه
  .پروكاريوت

  

The biosynthesis pathway of fatty acids is one of the 
important pathways in the body of most organisms that 
an enzyme Acyl Carrier Protein (ACP) plays an 
important role in it. The purpose of this study is 
phylogenetic and in silico analysis of gene ACP. More 
analysis indicate that ACP gene has 4 exons, 3 introns 
and and 2 mRNA in prokaryotes and 13 exons, 12 
introns and 9 mRNA in eukaryotes. This protein has 
target mitochondrial in plant eukaryotes and non-
mitochondrial target in prokaryotes and it is not also 
included of secreted proteins. The results of multiple 
alignments by T-Coffee server showed that the ACP 
genes between bacterial species are more protected than 
plant species. Phylogenetic analysis of ACP proteins in 
prokaryotes is revealed that except for a cluster, in 
other case Gram-positive bacteria are in one cluster and 
gram-negative bacteria are in another cluster. In 
eukaryotes, different plant species are scattered in 
different clusters. These results indicated that clustering 
in eukaryotes are not relate to species. In addition, the 
study of ACP proteins in eukaryotes and prokaryotes 
revealed that both eukaryotes and prokaryotes are 
placed together in some clusters that is due to the 
similarities of sequences in species. Comparison of the 
secondary structure of the protein in eukaryotes and 
prokaryotes showed that the number of alpha and beta 
sheets in prokaryotes are more than of eukaryotes.  
Three-dimensional modeling of this protein was done 
by homology modeling using Swiss Model database in 
wheat (as representative of eukaryotic) and bacteria 
Clostridioides difficile 630 (as represented 
prokaryotes). The best templates were extracted with 
high similarity from PDB database. To validation of 
modeled structure and esterochemical analysis, 
Ramachandran plot was drawn and dihydral angles 
were calculated. Structural quality evaluation results 
showed that the proposed models are good quality and 
stability. The study of protein structure may help to 
understand protein function and the details of its 
structure can be useful in studies of the active site of 
the protein and docking . 
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  مقدمه
 در كه است ژني (ACP) پروتئين كريرآسيل

 ,Kiyohito( دارد وجود هايوكاريوت و هاپروكاريوت

2016; Hongkai, 2016.( مسير در پروتئين اين 
 مولكولي وظايف است. درگير چرب اسيد بيوسنتز
 هايسايت به فسفوپانتئين اتصال شامل ACP پروتئين

 (جايگاه چرب اسيد هايمولكول در باندينگآسيل
 در هاسايت اين كه باشدمي آسيل) اتصال اختصاصي

 متابوليسم ليپيدها، بيوسنتز چرب، اسيد بيوسنتز فرايند
 پروتئين اين دارند. نقش نيز ليپيدها و چرب اسيد

 كندمي ايفا مهمي نقش نيز داروها به پاسخ در همچنين
)Mandal, 2000; Rawlings & Cronan, 1992.( 

 اين شد ذكر بالا قسمت در كه مهمي هاينقش دليل به
 از پس تغييرات گرديد. انتخاب مطالعه منظور به ژن

 از فسفوپانتئين انتقال شامل ACP پروتئين هترجم
 اين كه است، ACP به متصل سرين به A كوآنزيم
 هستند. ضروري ACP پروتئين فعاليت براي تغييرات

 به نسبت هاپروكاريوت در هادومين اين تعداد
 ,Huang, 2000; Kremer( است متفاوت هايوكاريوت

 باعث Escheria coli باكتري در آنزيم اين ).2001
 غيرسمي هماد (پيش prohaemolysin سازيفعال
 وسيلهبه هموليزين بالغ سم به هموليزين) توليد براي
 سمي ايماده هموليزين د.شومي پروتئين كريرآسيل
 هايسلول غشاي به اشرشياكولاي هوسيل به كه است

 فعاليت در اختلال باعث و شده متصل پستانداران
 صورت به ابتدا هموليزين شود.مي پستانداران هايسلول
 است. غيرسمي كه شده سنتز ،پروهموليزين همادپيش
 زين،همولي به آن تبديل و پروهموليزين سازيفعال براي

ACP باشدمي نياز )Williams, 2006.( به توجه با 
 بيوسنتز مسيرهاي در ACP آنزيم كه مهمي هاينقش

 دارد ديگر مسيرهاي همچنين و چرب اسيد متابوليسم و
 نقش و ژن ساختمان تكاملي، روابط مانند هاييويژگي

 اين با است، نشده بررسي كافي طوربه ACP پروتئين
 نيز ACP پروتئين ويژگي درك ايبر روابط اين حال،

 in silico بررسي تحقيق، اين از هدف هستند. ضروري

 با آن مقايسه و (گندم) يوكاريوت در ACP ژن
 است. )Clostridioides difficile 630( پروكاريوت

 و هاآن فيلوژنتيك تحليل و تجزيه آن بر علاوه
 پروتئين، سوم و دوم ساختمان عملكرد، كردن مشخص

 آناليزهاي بررسي و گيريهدف ترجمه، از پس راتتغيي
 اين مشخصات تعيين راستاي در بيوانفورماتيكي

   است. تحقيق اين ديگر اهداف از هاپروتئين
  

  هاروش و مواد
 از ACP ژن پروتئين و mRNA هايتوالي

 دسترس در ژن بانك در كه هاپروكاريوت و هايوكاريوت
 هبرنام سپس شد. افتدري NCBI١ بانك ديتا از بودند،

Coffee-Tكاربه هاتوالي هچندگان همرديفي براي ٢ 
 افزارنرم از فيلوژنتيكي درخت رسم براي و رفت

MEGA 5 بانك از استفاده با شد. استفاده swissprot 
 ساختار بررسي منظور به شد. بررسي پروتئين مشخصات

 هايوكاريوت از نماينده يك ACP پروتئين سوم و دوم
 هاپروكاريوت از نماينده يك و دم)(گن

)Clostridioides difficile 630( هنمايند شد. انتخاب 
 گرم هايباكتري گروه در تكاملي نظر از هاپروكاريوت

 گرديد انتخاب علت اين به باكتري اين دارد. قرار مثبت
 است بيمارستان در ايروده هايعفونت اصلي علت كه
 هنمايند دارد. تحقيقات در زيادي اهميت نظر اين از و

 زراعي گياه چون گندم است. گندم گياه هايوكاريوت
 شودمي كشت جهان نقاط ههم در تقريباً و است مهمي

   شد. انتخاب هايوكاريوت هنمايند عنوان به
 بانك از پروتئين گيريهدف بررسي براي         

TargetP ژن هشد محافظت هايدومين شد. استفاده 
ACP در مطالعه مورد هاييوكاريوت و هاپروكاريوت در 

 شد. بررسي Interproscan وسيلهبه تحقيق اين
 Genscan web از استفاده با GC محتوي همچنين

server شامل فيزيكوشيميايي خصوصيات آمد. دستبه 
                                                                  

. www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank 

. http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/tcoffee/ 
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 نقطه مولكولي، وزن پروتئين، آمينواسيد تعداد
 در آبگريزي درصد و چربي درصد ايزوالكتريك،

 اين در بررسي مورد هاييوكاريوت و هاپروكاريوت
 الگوي گرفت. صورت protparam server با مطالعه

 پروتئين توالي D-Tajima و جايگزيني مدل جانشيني،
ACP هثانوي ساختار بينيپيش براي گرديد. تعيين نيز 

 GoRI سرور و PSIPRED افزارنرم از هاروتئينپ
 پروتئين اين ساختاري مدل تعيين منظور به شد. استفاده

 Clostridioides difficile 630 باكتري و گندم در
 شناسايي كد با ترتيببه هاآن اسيدي آمينو توالي ابتدا

ACR23330.1 و YP_001086464.1 پايگاه از 
 با سپس شد. ذخيره FASTA فرمت به  NCBI داده

 پايگاه در PSIBLAST و BLASTP٣ ابزار از استفاده
 الگوي طريق اين از تا گرفت انجام جستجو PDB داده

  آيد. دستبه مدلينگ مشابهت انجام جهت مناسبي
 از تر پايين وضوح نظير معيارهايي الگو انتخاب در        

-X، R اشعه كريستالوگرافي به مربوط آنگستروم ٣

value با الگو درصد ٣٥ بالاي شباهت ،٣/٠ از ترپايين 
 تا گرديد اعمال پائين  E-value و مطالعه مورد توالي
 از بعد يابد. افزايش مدل پذيرياطمينان و اعتبار

 بهسازي مدل مطالعه، مورد توالي با الگو توالي همرديفي
 Swiss اطلاعاتي پايگاه از استفاده با و مدلينگ روش

Model شد انجام )Brown, 2005.( ساختار همچنين 
 SPDB viewer برنامه با شدهسازيمدل

)Ferguson, 2011( انرژي سازيبهينه مورد 
)Energy minimization( به نهايت در گرفت. قرار 

 ساخته مدل ساختاري پارامترهاي كيفيت ارزيابي منظور
 Rampage سرور از راماچاندران نمودار ترسيم و شده

)Schwede, 2003( ساختار دو سوپرايمپوز شد. استفاده 
 chimera1.11.2 افزارنرم از استفاده با نيز شده مدل

)Ali, 2014( گرفت. انجام  
  

                                                                  
. Basic Local Alignment Search Tool 

  بحث و نتايج
 اينترون و اگزون تعداد تعيين و گيريهدف آناليز با

 شامل هاپروكاريوت در ACP ژن كه شد مشخص
٢mRNA، هايوكاريوت در و اينترون ٣ و اگزون ٤ 

 نتايج است. اينترون ١٢ و اگزون ١٣ ،mRNA ٩شامل
T-Coffee از استفاده با پروتئين هايتوالي همرديفي و 

 در ACP ژن كه مشخص كرد MEGA 5 افزارنرم
 محافظت هاپروكاريوت و هايوكاريوت در تكامل طول
 بين ACP هايتوالي همرديفي در نيست. شده

 هاآن ينب همزمان طور به و هاپروكاريوت و هايوكاريوت
 N قسمت در گرديد مشخص T-Coffe از استفاده با

 محافظت هانمونه ههم اول آمينه اسيد ٤ در ترمينال
 از نمونه ٦ در پروتئين هايتوالي همرديفي در و بود شده
 محافظت تكامل طول در آمينه اسيد ٥٢ تقريباً نمونه ١١

 اين در GC درصد توانمي آن دلايل از كه بودند شده
 نتايج ).Guex & Peitsch, 1997( كرد اشاره هاليتوا

 بررسي مورد هايپروكاريوت در ACP ژن داد نشان
 باشد.مي بررسي مورد هاييوكاريوت از ترشده محافظت

 در ACP ژن كه داد نشان فيلوژنتيكي آناليز
 خوشه سه در بررسي مورد هايگونه در هاوتيپروكار

 گرم هايباكتري م،دو هخوش استثناي به گرفت. قرار
 جداگانه هخوش در نيز منفي گرم و خوشه يك در مثبت
 منفي و مثبت گرم باكتري دوم هخوش در اما گرفتند. قرار

 شامل كه اندگرفته قرار گروه يك در هم با
Streptococcus mutans UA159 (gram+) و 

Thermos sp. CCB us3 UF1 (gram-) .بر بود 
 كه شد مشخص كلاستربندي نتايج اساس

Streptococcus mutans UA159 (gram+) و 
Thermos sp. CCB us3 UF1 (gram-) به نسبت 

 هگون پنج ولي اند.كرده پيدا اشتقاق اخيراً هاگونه هبقي
 زمان از ترقبل و بوده برابر تقريباً اشتقاقشان زمان ديگر

  ).١ (شكل است بوده گونه دو اين اشتقاق
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 روش از استفاده با هاپروكاريوت از گونه ٧ به مربوط ACP ژن پروتئين توالي اساس بر فيلوژنتيكي رختد .١ شكل

 UPGMA كلاستربندي

  
 ٧ در ACP ژن به مربوط تشابه ماتريس جدول در 
 عدم ضريب كمترين كه شد مشخص پروكاريوت هگون

 و Thermos sp. CCB us3 UF1 به مربوط تشابه
Streptococcus mutans UA159 ٧٤٧/٠ عدد با 

 و هستند هم به ترينشبيه گونه دو اين و باشدمي
 عدد با گونه ٤ به مربوط تشابه عدم ضريب بيشترين

 هم به نسبت هاگونه دورترين كه باشندمي ٩٦٣/٠
 Thermos sp. CCB us3 هايگونه شامل و باشندمي

UF1 و Clostridioides difficile 630، 
Xanthomonas translucens و Clostridioides 

difficile 630 هايوكاريوت فيلوژنتيكي آناليز باشد.مي  
 از مختلف گروه ٤ به توانمي را ACP ژن كه داد نشان
 Medicago( زرد شبدر هگون ها،بريوفيت جمله

truncatula،( كرد. بنديگروه هادولپه و لپهتك 
 علفي و چوبي گياهان گروه زير دو به خود هادولپه

 مختلف هايگونه كه داد نشان نتايج شدند. تقسيم

 قرار مختلف هايخوشه در پراكنده طوربه گياهي
 مورد هايگونه اشتقاق زمان كه كهطوريهب اند.گرفته

 نتايج است. بوده زمان يك در تقريباً بررسي
 هايوكاريوت در ACPژن كه كرد مشخص كلاستربندي

 در كه همانطور و دندار موجود هگون به ربطي
 در علفي هلپ دو گياهان تمام شد مشخص بنديخوشه

 مورد در كه صورتي در گيرند.نمي قرار خوشه يك
 خصوصيات به حدودي تا بنديتقسيم هاپروكاريوت

 در كه طورهمان و شودمي مربوط هاباكتري
 هخوش جز به شد مشخص هاپروكاريوت كلاستربندي

 گرم باكتري يك و منفي گرم باكتري يك كه دوم
 تمام هاخوشه هبقي در اند،گرفته قرار خوشه يك در مثبت

 تمام و خوشه يك در منفي گرم هايباكتري
 جاي ديگر خوشه در هم با مثبت گرم هايباكتري
  ).٢ (شكل گرفتند

  

  
 روش از استفاده با هايوكاريوت از گونه ١٢ به مربوط ACP ژن پروتئين توالي اساس بر فيلوژنتيكي درخت. ٢شكل 

 UPGMA كلاستربندي
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 هايگونه بين همقايس در تشابه ماتريس در
 ٨٧٨/٠ عدد به مربوط تشابه عدم كمترين يوكاريوت

 Nicotiana و Glycin max به مربوط كه باشدمي

tabacum هم به نسبت ترينشبيه دو اين كه است 
 گونه دو اين بودن شبيه دلايل از يكي هستند،

 علاوههب باشد. هاآن GC درصد بودن نزديك تواندمي
 هگون ٢ به مربوط تشابه ماتريس عدد بيشترين

Nicotiana tabacum و Phaseolus vulgaris 
 و هم از را فاصله بيشترين گونه ٢ اين كه است

 آنها تشابه عدم عدد و دارند هم با را تشابه كمترين
 دو اين بودن متفاوت دلايل از يكي كه باشدمي ٩٧/٠

 باشد. هاآن GC درصد بودن متفاوت تواندمي گونه
 هايوكاريوت در ACP ژن همزمان كلاستربندي نتايج

 خوشه هشت در هااين كه داد نشان هاپروكاريوت و
 Triticum aestivum كهيطوربه گرفتند. قرار

 گرم باكتري دو و علفي هلپتك گياهان از (گندم)
 Sinorhizobium meliloti 1021 منفي

 خوشه يك در  Xanthomonas translucensو

 ACP ژن احتمالاً نتايج اين اساس بر كه گرفتند قرار

 Ruttus دارد. همديگر به بالايي شباهت سه اين در

norvegicus منفي گرم باكتري پستانداران، از 
Acinetobacter pittii PHEA-2 و Vitis vinifera 

 كه گرفتند قرار خوشه يك در يزن چوبي هدولپ گياهان از
 جنس سه در اينكه رغمعلي ACP ژن دهدمي نشان

 عملكرد و بالا شباهت توالي نظر از هستند مختلف
   نيز ديگر هخوش در دارد. همديگر به مشابهي
 و Clostridioides difficile 630 مثبت گرم باكتري

Cicer arietinum،Corynebacterium 

pseudoyuberclosis (gram +) هلپتك گياهان از 
 ژن بالاي شباهت هدهندنشان كه اندقرارگرفته علفي
ACP هاپروكاريوت هاخوشه ديگر در باشد.مي هاآن در 

 قرارگرفتند. جداگانه هايخوشه در هايوكاريوت و
  كه كرد مشخص كلاستربندي هنتيج ،علاوهبه

Thermos sp. CCB us3 UF1 (gram -)، 
Streptococcus mutans UA159 (gram +)  ًاخيرا 

  ).٣ (شكل اندكرده پيدا اشتقاق مشترك جد از
  

  
  

 با هايوكاريوت از گونه ١٢ و هاپروكاريوت از گونه ٧ به مربوط ACP ژن پروتئين توالي اساس بر فيلوژنتيكي درخت .٣ شكل
 UPGM كلاستربندي روش از استفاده
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 هايگونه ينب همقايس در تشابه ماتريس در 
 به مربوط تشابه عدم كمترين پروكاريوت و يوكاريوت

 Thermos sp. CCB  به مربوط كه بود ٧٣٨/٠ عدد

us3 UF1 (gram -) و streptococcus mutans 

UA159 (gram +) نظر از گونه دو اين كه است 
 هبقي به نسبت ترينشبيه ACP پروتئين توالي
 عدد ترينبيش و هستند مطالعه مورد هايگونه

 Nicotiana هگون ٢ به مربوط تشابه ماتريس

tabacum و Phaseolus vulgaris هر كه است 
 گونه ٢ اين كه باشندمي علفي هدولپ گياهان از دو

 نظر از را تشابه كمترين و هم از را فاصله بيشترين
 تشابه عدم عدد و دارند هم با ACP پروتئين توالي

 موجود ACP پروتئين هايدومين باشد.مي ٩٧/٠ آنها
 جزء Clostridioides difficile 630 باكتري در

 دومين اين و است dnaA superfamilyيخانواده
 هبوسيل تكثير هناحي شناسايي براي ايپايه ساختار

 ACP پروتئين هايدومين باشد.مي DnaA پروتئين
 Metallophose_C Superfamily هخانواد جزء گندم
 فسفاتازاسيد هايپروتئين C هپايان در دومين اين و بوده
 Iron/zinc purple acidو داشته قرار

phosphatase-like protein C .هايدومين است 
 باكتري و گندم در مطالعه مورد هايپروتئين

Clostridioides difficile 630 عملكرد نظر از 
 دليل به تواندمي اختلاف اين و باشدمي متفاوت
 و داشته تعلق آن به دومين كه هاييهخانواد در تفاوت

 گيريهدف آناليز باشد. هادومين اين متفاوت عملكرد
 باكتري در ACP پروتئين كه داد نشان

Clostridioides difficile 630 ٤٣٩ آن طول كه 
 و ترشحي هايپروتئين جزو باشدمي آمينه اسيد

 رودمي ديگر هايقسمت به و باشدنمي ميتوكندريايي
 در برعكس نيست. مشخص دقيقاً آن مكان كه

 و آمينه اسيد ٤٧٧ آن طول گندم يوكاريوت
 پروتئين گيريهدف با رابطه در است. ميتوكندريايي

 داخل مشخص هاياندامك وجود عدم دليل به
 باكتري در ACP پروتئين هاپروكاريوت در سلولي

Clostridioides difficile 630 گيريهدف 
 هاياندامك وجود دليل به اما ندارد، مشخصي
 داراي گندم در پروتئين اين هايوكاريوت در مشخص

  باشد.مي ميتوكندريايي گيريهدف
 توالي در سيتوزين و گوانين (درصد GC درصد

 مورد هاييوكاريوت در كه داد نشان بررسي) مورد
 Triticum به مربوط GC درصد بيشترين بررسي

aestivum درصد ينكمتر و درصد ٢٩/٤٧ با GC 
 ٤٨/٣٤ با Mulus domestica (apple) به مربوط
 هايپروكاريوت در كه صورتي در باشد.مي درصد

 Clostridioides به مربوط GC درصد كمترين

difficile 630 درصد بيشترين و درصد ١/٢٩ با G+C 
 ٦٨/٦ با Thermus Sp. CCB-US3-UF1 به مربوط
 كه كرد مشخص GC محتوي آناليز باشد.مي درصد

 برابر در بيشتري پايداري بالا GC محتوي با هاييژن
 دارند كمتر GC محتوي با هاييژن به نسبت حرارت

)Lovell, 2013.( درصد كه داد نشان نتايج GC در 
 هاست.يوكاريوت از بيشتر هاپروكاريوت در ACP ژن
 از پايدارتر هاپروكاريوت در ژن اين نتيجه در

 در ACP پروتئين بين هقايسم است. هايوكاريوت
 تعداد كه داد نشان هاپروكاريوت و هايوكاريوت
 در است. برابر تقريباً دو هر در پروتئين اين آمينواسيد

 پروتئين مولكولي وزن هدامن مولكولي، وزن با رابطه
 هاپروكاريوت و هايوكاريوت بين مطالعه مورد

 در مولكولي وزن هدامن كه كرد مشخص
 وسيعي هدامن در و بوده متنوع بسيار هاپروكاريوت

 تنوع اين هايوكاريوت در كهصورتي در دارد، قرار
 دامنه مقدار كه شد مشخص .است كمتر دامنه

 شاخص است. بيشتر هايوكاريوت در ايزوالكتريك
 نشان هاپروكاريوت و هايوكاريوت در بالا آليفاتيك

 يك در دوهر در مطالعه مورد پروتئين ساختار كه داد
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 داد نشان نتايج باشد.مي پايدار دما از گسترده هدامن
 در هاپروكاريوت و هايوكاريوت در ناپايداري شاخص
 از ايگستره در گروه دو هر در ACP پروتئين
 متوسط دارد. قرار ناپايدار تا پايدار هايپروتئين

GRAVY محاسبه لك پروتئين) آبگريزي (خاصيت 
 هيدروپاتي مجموع تقسيم از هاپروتئين براي شده

 بر پروتئين در آمينه اسيدهاي تمام براي شده محاسبه
 .آيدمي دستهب پروتئين آن آمينه اسيدهاي كل تعداد

 مشخص نتيجه اين پروتئين GRAVY بررسي در
 هايوكاريوت و هاپروكاريوت در ACP پروتئين كه شد
   دارد. قرار آبگريزي نظر از متفاوتي هدامن در

 در  ACPژن كه داد نشان ٤خنثي هفرضي مونآز
 هايگونه ههم با بالايي مشابهت چند هر هايوكاريوت
 هايگونه در ولي دارد بررسي مورد يوكاريوت

Malus domestica، Rattus norvegicus، 
Phaseolus vulgaris و  Triticum aestivum 

 نشان كه دارند متفاوتي بسيار جانشيني الگوي
 جدا يكديگر از هاگونه اين تكامل طول در دهدمي

   ).١ جدول( اندشده
  

 در ACP ژن براي تاجيما تست هنتيج .١ جدول
 بررسي مورد هاييوكاريوت

D ᴨ Ө Ps S m 

٥٧٨٣٨٢/٨  ٩٣١٠٤٠/٠  ٣٢٩٨٨٠/٠  ٩٩٦١٩٥/٠  ١٢ ٢٦٢ 
  

 نيز بررسي مورد هايپروكاريوت در اين بر علاوه
 مورد هايهگون ههم با ييبالا همولوژي ACP ژن

 هايگونه با آن جانشيني الگوي اما دارد، بررسي
Thermus sp. CCB US3 UF1، 

Acinetobacter pittii، Corynebacterium 

pseudotuberculosis و Xanthomonase 

translucens در هاگونه اين نتيجه در است، متفاوت 
 آناليز اساس بر اند.شده جدا يكديگر از تكامل طول

                                                                  
. Disparity index test 

 در جايگزيني مدل بهترين ،٥جايگزيني مدل انتخاب
 و WAG +I مدل فيلوژني، آناليز براي هايوكاريوت

 تنوع آناليز است. WAG +G مدل هاپروكاريوت در
 درصد ٩٩ حدود كه داد نشان هايوكاريوت در ژنتيكي

 جايگزيني نوع هايجهش ACP  ژن توالي طول از
 طول از درصد ٣٢ حدود ميان اين در كه داده رخ

 .باشدمي بخشآگاهي هايچندشكلي داراي ژن توالي
 ٩٣ حدود در مطالعه مورد جمعيت در نوكلوتيدي تنوع

 به كه تاجيما D داد نشان نتايج باشد.مي درصد
 به ژن يك روي بر انتخاب فشار اثر بررسي منظور

 بررسي مورد هاييوكاريوت در شود،مي برده كار
 از استفاده با است. ٣٩/٥ هاپروكاريوت در و ٥٧/٨

 برده كار به خنثي تئوري آزمون براي كه D تاجيما
 آللي فراواني تنوع كه هاييژن شد مشخص شود مي
 دارند صفر) از (بزرگتر مثبت D تاجيما است بالا هاآن
 جدول( هستند همراه جمعيت در متعادل انتخاب با و
٢(.  

  
 در ACP ژن براي تاجيما تست هنتيج .٢ جدول

  بررسي مورد هاياريوتپروك

  
 باكتري ACP پروتئين دوم ساختار بررسي

Clostridioides difficile 630 اين كه داد شانن 
 دباشمي α مارپيچ ٢١ و β هرشت ٨٨ حاوي پروتئين
 گندم ACP پروتئين دوم ساختار عكس بر ).٤ (شكل

(Triticum aestivum) مارپيچ هرشت ٩ حاوي α و 
  ).٤ (شكل باشدمي β مارپيچ رشته ٢١

 بانتخا اساس بر بعدي سه ساختار سازيمدل
 تفادهاس با هدف پروتئين با بالا شباهت با الگوي يك

 گرفت نجاما Swiss Model اطلاعاتي پايگاه از
  ).٥ (شكل

                                                                  
. Substitution model selection 

D ᴨ Ө Ps S m 

٣٩٧١٣٢/٥  ٧٧٩٩٨٦/٠  ٤٠٦٦٢٩/٠  ٩٩٦٢٤١/٠  ٧ ٢٦٥ 
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 در ACPسازي پروتئين براي مدل الگوهاي منتخب
 Clostridioides باكتريو  (4dsy.1.A)گندم 

difficile 630  (2z4s.1.A)  اسيد  ٤٤٠و  ٤٢٦داراي
با قدرت  ٢٠١٢ترتيب در سال باشند و بهآمينه مي
و  Phaseolus vulgarisاز آنگستروم  ٣/٢تفكيك 

آنگستروم از  ٠/٣با قدرت تفكيك  ٢٠٠٨سال 

Thermotoga maritima اند. كريستالوگرافي شده
با پروتئين هدف  4dsy.1.Aميزان يكساني الگوي 

باشد و همين طور مي %٤٩و ميزان شباهت آن  %٦٠
پروتئين هدف  با 2z4s.1.Aميزان يكساني الگوي 

).٣باشد (جدول مي %٣٩شباهت آن  و ميزان %٢٨/٣٦

 

            
   Clostridioides difficile 630 باكتري و راست) (سمت گندم در ACP پروتئين دوبعدي ساختار آناليز .٤ شكل

  GORIV افزار نرم با چپ) (سمت
  

          
   چپ) (سمت Clostridioides difficile 630 باكتري ACP و راست) (سمت گندم ACP شده سازيمدل ساختار .٥ شكل

  Swiss Model در
  

  الگو با هدف پروتئين هاياسيدآمينه همساني ميزان .٣ جدول
Template Seq  

Identity 
Oligo- 
state 

Found  
by Method Resolution Seq  

Similarity Range Coverage Description 

4dsy.1.A ٦٠ %  monomer  BLAST X-ray ٣/٢ Å ٤٩/٠  ٣٧-٤٥٦  ٨٨/٠  Purple acid phosphatase 

2z4s.1.A ٢٨/٣٦ %  monomer BLAST X-ray ٠/٣ Å ٣٩/٠  ١٠١-٣٤٠  ٩٨/٠  Magnesium ion 

  
 الگوي پايين شباهت ميزان به توجه با 

2z4s.1.A دارد وجود احتمال اين هدف پروتئين با 
 باشد شده انجام تريضعيف صورت بهسازي مدل كه

 اين اهميت به توجه با كه كرد نشان خاطر بايد اما
 و پروكاريوت در چرب اسيد بيوسنتز مسير در پروتئين

 تصالا اختصاصي جايگاه بودن دارا و يوكاريوت
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 جهت بعدي مطالعات انجام در گام اولين آسيل،
 يا و مهاري ليگاندهاي يا و اتصال جايگاه مطالعه

 باشد.مي پروتئين اينسازي مدل قطعاً ،كنندهفعال
 در شدهسازي مدل هايپروتئين بعدي سه ساختار
 هايمدل ارزيابي است. شده داده نشان ٥ شكل

 ساسا بر Swiss Model در شده پيشنهاد
 تابع باشد.مي 4QMEAN و GMQE١ پارامترهاي

QMEAN4 ارزيابي براي مركب حسابي تابع يك 
 اسيد (هر  local و ساختار) (كل global كيفيت
 كيفيت نمودار باشد.مي شدهسازي مدل ساختار آمينه)
local محور مدل در اسيدآمينه هر براي) X( شباهت 
 نشان را )Y (محور ٢بومي ساختار به انتظار مورد
 زير اسكور كه هاييآمينهاسيد معمول، طوربه .دهدمي

 تابع برخوردارند. پاييني كيفيت از بدهند، نشان را ٦/٠
QMEAN4 پتانسيل ساختاري توصيف چهار شامل 

 كربن متقابل اثر ها،اتم فاصله پتانسيل چرخش، زاويه
 يك GMQE باشد.مي پوشي حلال پتانسيل و بتا

-مدل همترازي خصوصيات كه ستا كيفي ارزيابي

 كيفي ارزيابي نمودارهاي .كندمي تركيب را الگو
 تابع مورد در Z-score ميزان و ساختار موضعي

 بتا، كربن ها،اتم تمامي ،QMEAN4 مركب حسابي
 داده نشان ٦ شكل در چرخشي زواياي و حلاليت

 از پس شده مدل ساختار كيفيت ارزيابي .است شده
 با ٣راماچاندران نمودار وسيله به يانرژ سازي بهينه

 نمودار گرفت. صورت Rampage ابزار از استفاده
 پلات جهت پركاربرد بسيار روش يك راماچاندران

 كيفيت ارزيابي و پروتئين چرخشي زواياي
  باشد.مي شدهسازي مدل ساختار استرئوشيميايي

هاي راماچاندران با محاسبه درصد اسيدآمينه نمودار
نواحي مطلوب، مجاز و يا غيرمجاز كيفيت  ته درقرار گرف

ديده  ٧چنانچه در شكل  .نمايديمدل ورودي را تعيين م
براي ساختار  اسيد آمينه %٥/٠و  %٣/٥، %٣/٩٤شود مي

اسيدآمينه  %٤/٠و  %٠/٨، %٦/٩١مدل شده در گندم و 
ترتيب در مناطق براي ساختار مدل شده در باكتري به

جاز قرار دارند و اين بدان معني مطلوب، مجاز و غير م
  است كه هر دو مدل كيفيت بالايي دارند.

مدل شده در  ساختار دو مقايسه براي نهايت در
 نرم با ساختار دو سوپرايمپوز ،يوكاريوت و پروكاريوت

 ٣٦٤/١ آن RMSD٤ و گرفت انجام Chimera افزار
  ).٨ (شكل شد گزارش

  

             

                             
  Z-score نمودار و ساختار موضعي كيفي ارزيابي نمودارهاي. ٦شكل 

  
1. Global Model Quality Estimation 
2. Native structure  
3. http://mordred.bioc.com.ac.uk/~rapper/rampage.php 
4. Root Mean Square Deviation 
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 معني به رنگ آبي نواحي چپ). (سمت باكتري و راست) (سمت گندم در شدهسازي مدل ACP ساختار راماچاندران نمودار .٧ شكل

  باشند.مي مجاز غير نواحي رنگ كم زرد نواحي و مجاز، نواحي معني به رنگ كرم نواحي آمينه، اسيدهاي آل ايده قرارگيري
  

  
 و يوكاريوت در شده مدل ساختار دو سوپرايمپوز .٨ شكل

 .Chimera (RMSD=1.364) افزارنرم با پروكاريوت
 رنگ به گندم در شدهسازي مدل پروتئين بعدي سه ساختار

  است. شده داده نمايش آبي رنگ به باكتري و صورتي
  

 در چرب اسيد بيوسنتز در ACP ژن اهميت دليل به
 پرداخته ژن اين بيوانفورماتيكي بررسي به تحقيق اين
 هيچ نكنو تا گرفت، صورت كه جامعي بررسي با شد.

 بررسي با رابطه در فارسي يا انگليسي منبع
 تعداد است. نشده منتشر موضوع اين بيوانفورماتيكي

 ويرايش دليل به هايوكاريوت در mRNA بالاي
 متنوع هايپروتئين توليد منظور به mRNA متناوب

 در هااينترون و هااگزون تعداد بودن بيشتر باشد.مي
 در ACP ژن بيشتر طول هدهندنشان هايوكاريوت
 نتايج باشد.مي هاپروكاريوت به نسبت هايوكاريوت

 و بيشتر هادومين تعداد هايوكاريوت در كه داد نشان
 هاآن موقعيت علاوههب باشد.مي تربزرگ نيز آنها طول

 متفاوت هم با هايوكاريوت و هاپروكاريوت در
 پروتيئن فيزيكوشيميايي خواص بررسي باشد.مي

ACP كه كرد آشكار هايوكاريوت و هاپروكاريوت در 
 متفاوت هم با مولكولي وزن نظر از پروتئين دو اين

 هنقط آمينه، اسيد تعداد نظر از اما هستند،
 و ناپايداري شاخص آليفاتيك، شاخص ايزوالكتريك،

 هستند. مشتركي خصوصيت داراي پروتئين حلاليت
 ACP ژن توالي بالاي شباهت هدهندنشان نتايج اين
 تعيين است. هاپروكاريوت و هايوكاريوت در در

 براي تواندمي هاپروتئين فيزيكوشيميايي خصوصيات
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 سودمند بسيار آنها شناسايي و هاپروتئين بهتر شناخت
 در ACP پروتئين مولكولي وزن به توجه با شد.با

 توانمي بررسي مورد هايپروكاريوت و هايوكاريوت
 مولكولي وزن ها داراين پروتئيناي كه كرد مشاهده

 در ندارند. هم با چنداني تفاوت و باشندمي زياد تا كم
 بار پروتئين يا و آمينواسيد يك ايزوالكتريك هنقط
 الكتريكي ميدان در بنابراين و دهدمي دست از را خود

 از اطلاع .باشدنمي حركت به قادر مستقيم جريان با
 انتخاب براي تواندمي پروتئين يك ايزوالكتريك نقطه

 براي استفاده مورد هايروش سازيبهينه و
 تبادل كروماتوگرافي از اعم پروتئين سازيصخال

 بسيار فوكوسينگ ايزوالكتريك الكتروفورز و يوني
  pHه محدود در كه هاييپروتئين علاوههب .باشد مفيد

 منفي و مثبت بار مجموع و دارند قرار ايزوالكتريك
 توانايي پپتيد ،بوده برابر يكديگر با يپپتيد هرشت

 شاخص كند.مي رسوب ناگزير و ندارد را آب نگهداري
 هلول در آنها پايداري ميزان بيانگر هاپروتئين ناپايداري
 نوع به اين و باشدمي حرارت برابر در آزمايش

 ناپايداري شاخص .دارد بستگي موجود هايآمينهاسيد
 نشان بررسي مورد ايهپروتئين براي شده محاسبه

 آنها ناپايداري شاخص كه هاييپروتئين كه دهندمي
 اينصورت غير در و ثبات با باشند ٤٠ از تركوچك

 تخمين اين اساس بر بنابراين .بود خواهند ثباتبي
 و هاپروكاريوت همقايس در گفت توانمي

 در هاآن ACP پروتئين بررسي مورد هاييوكاريوت
 دارد. قرار پايداري تا يداريناپا از ايدامنه

 حرارتي تنش مثل تنش شرايط در پايدار هايپروتئين
 را عملكردشان نتيجه در و خود سوم ساختار توانندمي
 ).Pettersen, 2004( كنند حفظ تنش شرايط در

 نسبي حجم از است عبارت واقع در كآليفاتي شاخص
 اندشده اشغال آليفاتيك هايزنجيره با كه پروتئين

)L، I، V، A( در مثبت فاكتور يك عنوان به و 
 مانند گلوبول هايپروتئين حرارتي ثبات افزايش

 هايباكتري در دليل همين به و شودمي محسوب
 آليفاتيك شاخص داراي هاپروتئين ،گرما به مقاوم

 آليفاتيك شاخص با هاييپروتئين .باشندمي بالايي
 دمايي هدامن در تاس ممكن )١٠٠ از بالاتر( بالا بسيار
 بررسي در .دهند نشان ثبات خود از بالايي بسيار
 در ACP پروتئين آليفاتيك شاخص حاضر

 را بالايي نسبتاً پايداري هاپروكاريوت و هايوكاريوت
 در پروتئين اين نتيجه در دادند، نشان حرارت برابر در

 خود عملكرد و سوم ساختار حفظ به قادر بالا دماهاي
 (GRAVY) كل هيدروپاتي متوسط باشد.مي

 در باشد.مي پروتئين آبگريزي شاخص هدهندنشان
 يك براي شده محاسبه GRAVY كهصورتي
 پروتئين آن كه است معني بدين ،باشد منفي پروتئين

 قطبي آن بودن مثبت صورت در و است قطبي غير
 هاييوكاريوت در ACP پروتئين .شودمي محسوب

 در و باشندمي مثبت GRAVY داراي بررسي مورد
 اما باشند.مي قطبي هايپروتئين هدست از نتيجه

 در بررسي مورد هايپروكاريوت در ACP پروتئين
 دارد قرار GRAVY نظر از منفي تا مثبت از ايدامنه

 غيرقطبي هم و قطبي هايپروتئين شامل هم و
 از بيشتر قطبي هايپروتئين حلاليت .باشدمي

 حلال مواد در غيرقطبي يهاپروتئين حلاليت
 پروتئين، هر هويژ هايحلال برابر در .باشدمي

 قطبي هايپروتئين و وسط در قطبي غير هايپروتئين
 هايپروتئين از كنند.مي پيدا تجمع بيروني قسمت در

 دارو انتقال براي اهدافي عنوانبه توانمي قطبي غير
 نالسيگ افزودن با كرد، استفاده نظر مورد هنقط به

 و نظر مورد قسمت به انتقال براي پروتئين به خاص
 طراحي اين پروتئين در (دارو) هدف هماد دادن قرار

   گيرد.مي صورت
 (C) سيتوزين و (G) گوانين محتواي در تنوع
 مورد موضوعات از يكي هاگونه بين در شده مشاهده

 ارزش چگونگي است. بيوانفورماتيكي تكامل در توجه
GC محتواي همحاسب با GC موجودات در ژنوم كل 
 كل GC درصد داد نشان نتايج باشد.مي مطالعه مورد
 از تريگسترده هدامن هاپروكاريوت در ژنوم

 بررسي مورد هاييوكاريوت در و دارد هايوكاريوت
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 .Ferguson et al است. بوده كمتر تنوع اين
 GC درصد محتواي در تنوع كردندكه اعلام (2011)

 اين )،Cao, 2011( باشدمي كمتر هايوتيوكار در
 تاييد را تحقيق اين در آمده دستبه هايداده مطلب

 GC درصد محتوي آناليز اين، بر علاوه كند.مي
 كه كرد مشخص ProtParam سرور هوسيلبه

 با هاييژن با مقايسه در بالاتر GC درصد با هاييژن
 ستا ممكن اين باشند.مي پايدارتر كمتر GC درصد
 توسط GC هايجفت كه باشد حقيقت اين از ناشي

- جفت اما شوند،مي متصل هم به هيدروژني باند سه

 شوند،مي باند هيدروژني باند دو هبوسيل AT هاي
 ژن محصولات بيشتر پايداري به هيدروژني باندهاي

 بيشتر هيدروژني باندهاي تعداد و كنندمي كمك
 نتايج باشد.مي پروتئين بيشتر پايداري اشنتيجه
 پروتئين GC درصد بودن بيشتر به توجه با داد نشان

ACP با مقايسه در مطالعه مورد هايباكتري در 
 قادر بهتر هاپروكاريوت بررسي، مورد هاييوكاريوت

 دماهاي در ACP پروتئين فضايي ساختار حفظ به
  ).Burge & Karlin, 1997( باشندمي بالاتر

 بين ACP پروتئين ليتوا براساس فيلوژني درخت
 منظور به پروكاريوت و يوكاريوت مختلف هايگونه

 بررسي در كه كرد مشخص تكاملي روابط بررسي
 برابر تقريباً هاگونه اشتقاق زمان يوكاريوتي هايگونه
 گياهان تمام يا علفي هدولپ گياهان تمام و است بوده
 يك در هم با چوبي گياهان ههم يا علفي هلپتك

 بنديخوشه در يكهطوربه گيرندنمي ارقر گروه
 چوبي هدولپ گياه و علفي هدولپ گياه كه شد مشخص

 بين ACP پروتئين بررسي گرفتند. قرار گروه يك در
 كه كرد مشخص بررسي مورد پروكاريوت هايگونه

 مورد يك جز به بررسي مورد هاييوكاريوت برعكس
 تدرخ در بررسي مورد هايپروكاريوت تمام تقريبا

 قرار تاكسونومي لحاظ به مناسبي جايگاه در فيلوژني
 ACP پروتئين توالي همزمان بررسي در است. گرفته

 به كه گرديد مشخص هاپروكاريوت و هايوكاريوت در
 صدق اينجا در نيز بالا نتايج خوشه يك در جز

 درخت در بررسي مورد يوكاريوت هايگونه و كندمي
 قرار تاكسونومي لحاظ به بيمناس جايگاه در فيلوژني
 بررسي مورد هايپروكاريوت تمام تقريباً و اندنگرفته

 Thermos sp. CCB از غير به فيلوژني درخت در

us3 UF1 (gram -)، Streptococcus mutans 

UA159 (gram +)  لحاظ به مناسبي جايگاه در 
 خنثي هفرضي تست است. گرفته قرار تاكسونومي

 با كه توالي جفت يك براي هشد مشاهده اختلاف
 گيرياندازه را اند،يافتهتكامل مشابه جايگزيني الگوي

 يا نوكلئوتيد فركانس همقايس كار اين اساس كند.مي
 شده مشاهده تفاوت تعداد و جفتي توالي در آمينواسيد

 جايگزيني مدل شناسيزيست در است. هاتوالي بين
 يك غييرت آن در كه كندمي توصيف را ايپروسه
 انتخاب فشار اثر بر زماني هپروس يك در را صفت
 در تكاملي درخت تفسير در مدل اين دهد.مي نشان

 تست با توالي سازيشبيه و بنديشاخه و فيلوژنتيك
 از يكي دارد. كاربرد ديگر هايالگوريتم و هاروش
 روي بر انتخاب فشار اثر بررسي براي كه هاييآزمون

 اين است. D تاجيما شودمي برده كار به ژن يك
 از حاصل نوكلئوتيدي تنوع همقايس اساس بر آزمون

 Carlson( است چندشكلي هايجايگاه لليآ فراواني

et al., 2005(. تاجيما از استفاده با D براي كه 
 شد مشخص ،شودمي برده كار به خنثي تئوري آزمون

 ماتاجي ،است بالا هاآن آللي فراواني تنوع كه هاييژن
D در متعادل انتخاب با و دارند صفر) از (بزرگتر مثبت 

 تنوع كه هاييژن كه،حالي در هستند، همراه جمعيت
 دارند منفي تاجيماي D است پايين آنها آللي فراواني

 واريانت يك كه هستند همراه انتخابي فشار با و
 كرده هاواريانت ساير جايگزين جمعيت در را سودمند

 قرار انتخاب معرض در تازگي به هك هاييژن است.
 جمعيت در اصلي آلل هنوز سودمند آلل و اندگرفته
 قابل D تاجيما از استفاده با سادگي به است، نشده

 نتايج ).Hamblin et al., 2002( نيستند مطالعه
 بررسي در ACP ژن D تاجيما بودن مثبت داد نشان

 ستا آن بيانگر هاپروكاريوت و هايوكاريوت تكامل
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 قرار متعادل انتخاب تأثير تحت جمعيت دو هر كه
 فشار و باشدمي بالا دو هر در لليآ تنوع و دارند

  است. نبوده مؤثر هاآن روي بر انتخابي
 سطح آلفا مارپيچ براي مكان ترينمعمول

 تعامل براي را رابط يك كه است پروتئين هايهسته
 داخلي قسمت كند.مي ايجاد بيرون آبي محيط با

 و گريزآب آمينواسيدهاي داشتن به تمايل مارپيچ
 آمينواسيدهاي داشتن به تمايل بيرون قسمت

 چهار هر از مارپيچ طول در بنابراين دارد؛ دوستآب
 ساير بود. خواهند گريزآب آمينواسيد سه آمينواسيد،

 داخل يا و پروتئين هسته در موجود آمينواسيدهاي
 كلي طور به دارند. گريزيآب خاصيت سلولي غشاي
 تريكم تعداد سطح، در گرفته قرار هايمارپيچ

 در توانمي ويژگي اين از دارند. گريزآب مينواسيدآ
 مثال براي گرفت. كمك هاپروتئين ساختار بينيپيش

 اسيد، گلوتامين آلانين، از بيشتر مقادير با نواحي
 گليسين، پرولين، از كمتر مقادير و متيونين و لوسين

 دارند. آلفا مارپيچ تشكيل به تمايل سرين و تيروزين
 و بسياركشيده دوم ساختار بتا، هايصفحه ساختار

 هايصفحه مهم هايتفاوت از يكي باشد.مي دارچين
 كه هايياسيدآمينه كه است اين آلفا مارپيچ با بتا

 زياد فاصله با پروتئيني هزنجير اول ساختار در معمولاً 
 در ساختار اين تشكيل براي اند،قرارگرفته هم از

 هايصفحه راينبناب گيرند،مي قرار يكديگر مجاورت
 ناچيزي پذيريانعطاف و داشته سختي به تمايل بتا

 ميان كه ايرشتهبين هيدروژني پيوندهاي دارند.
 بتاي هرشت NH و بتا هرشت يك CO هايگروه

 پايداري بتا صفحات به شوند،مي ايجاد مجاور
 ظاهري صفحات اين كه شوندمي باعث و بخشندمي

 پروتئين دوم اختارس بررسي باشند. داشته زيگزاگ
ACP باكتري clostridioides difficile 630 شان 

 اين و گندم ACP پروتئين دوم ساختار كه داد
 اين بتاي و α هزنجير باشد.مي متفاوت هم با باكتري
 اين و است بيشتر بسيار گندم با مقايسه در پروتئين
 و بوده كمتر انعطاف داراي هاپروكاريوت در پروتئين

 باعث كمتر پذيريانعطاف دارد. كمتري حلاليت
 توانمي نتيجه در شود،مي پروتئين بيشتر پايداري

 هاپروكاريوت در ACP پروتئين پايداري كه گفت
 مشابهت روش در باشد.مي هايوكاريوت از بيشتر

 پروتئين ساختمان ،ايمقايسهسازي مدل يا مدلينگ
 تهشناخ هايساختمان با توالي مشابهت  اساس بر

 واقع در شود.مي بينيپيش تجربي هايروش با شده
 پروتئين دو اگر كه است استوار اصل اين بر روش اين

 ساختمان احتمالاً باشند، داشته بالايي توالي مشابهت
 بعدي سه ساختار دارند. مشابهي بسيار بعدي سه

 عملكرد بهتر درك براي اطلاعاتي مهم منبع پروتئين
 (ليگاندها، ديگر اجزاي با آن اينتركشن و پروتئين
 هزينه پر و سختي علت به باشد.مي ...) و پروتئين

 مورد در خصوصبه كريستالوگرافي فرآيند بودن
 حياتي هاينقش كه ACP مانند مهمي هايپروتئين

 ساختار گوييپيش دارند، شده شناخته مسيرهاي در
 براي بريميان همنزل به In silico ابزار طريق از آن

 خواهد آن يساختار جزئيات بررسي و بعدي مطالعات
 براي مؤثر ليگاند يك طراحي ديگر عبارتبه بود.

 با خاص، مسير يك در پروتئين مهار يا سازيفعال
 صرفه به مقرون پروتئين آن سوم ساختار سازيشبيه
 به توجه با كند.مي تسريع را مطالعات روند و بوده
 با توانمي شده، ايجاد هايمدل كيفي ارزيابي نتايج

 و آناليزها در هامدل اين از بالايي اطمينان ضريب
 دو مقايسه براي  نمود. استفاده بعدي هايطراحي
 يوكاريوت و پروكاريوت در شده مدل ساختار

 پروتئين توپولوژي اساس بر  ساختاري سوپرايمپوز
 شد. انجام ها)هليكس و هارشته گيري(جهت

RMSD ًاين دهندهنشان شده گزارش پايين نسبتا 
 در ولي اندشبيه هم به كلي نظر از ساختار دو كه است

 پروتئين دو بين هاييتفاوت ساختار، در خاصي مناطق
 شوند. مطالعه بيشتري جزييات با بايد كه دارد وجود
 كنش و رفتار مطالعه در تواندمي مقاله اين نتايج

 ربچ اسيدهاي بيوسنتز مسير در ACP پروتئين
 ميان نحوه چگونگي فهم به و باشد كنندهكمك بسيار
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 و كرده كمك هاپروتئين ساير با پروتئين اين كنش
 دو هر در آن فعاليت نحوه شدن روشن ساززمينه

 Misumi( باشد يوكاريوت و پروكاريوت هايسلول

et al., 2011; Labadorf et al., 2010.( 
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