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A B S T R A C T 

Squalane is an unsaturated triterpene that has wide applications in 

pharmaceuticals. In this research, the production of squalene and its 

bioinformatic analysis in four species of unicellular and multicellular 

eukaryotes and prokaryotes were investigated in order to determine the 

difference of this gene in eukaryotes and prokaryotes. The results of 

phylogenetic analysis showed that algae as multicellular eukaryotes, yeast as 

single-celled eukaryote and bacteria as single-celled prokaryote were placed 

in one group and plants were placed in a separate group. GC percentage of 

SQS protein was evaluated by GC Content Calculator, as well as aliphatic 

index and instability index by protparam. The results showed that the SQS 

gene is in a range from unstable to stable. The analysis of the presence of 

signal sequences and the analysis of the detection of the final location of the 

protein showed that the possibility of transferring the SQS protein to the 

mitochondria, chloroplast and secretory pathway is very low and it is not 

among the signal proteins. It was also found in Gymnema sylvestre that this 

protein has three protected domains. The comparison of the secondary 

structure of the protein confirmed the existence of alpha sheets. 3D modeling 

of this protein in plant was done by homology modeling method and using 

Swiss Model database after selecting a suitable model with high similarity 

which was extracted from PDB database. In order to validate the structure of 

the drawn three-dimensional model and stereochemical analysis, the 

Ramachandran diagram was drawn and the dihedral angles were calculated. 

The results of structural quality evaluation showed that the proposed models 

have good quality and stability. The study of the protein structure can help to 

understand the function of the protein, and studying the details of its structure 

can be useful in the studies of the active site of the protein and docking. 

 
How to cite  

Tohidfar, M., Mehdizadeh Hakkak, M., & 

Mirjalili, M. H. (2023). Bioinformatic 
Investigation of Protein Stability (SQS) in 

Prokaryotes and Eukaryotes. Crop 

Biotechnology, 12(41), 1-9.  

 

K E Y W O R D S 

Aliphatic Index, 3D modeling, GC Percentage, Phylogenetic Analysis, SQS 

protein. 

 

 
 

© 2023, by the author(s). Published by Payame Noor University, Tehran, Iran. 
This is an open access article under the CC BY 4.0 license (http://creativecommons.org/licenses/by/4.0/). 

https://cropbiotech.journals.pnu.ac.ir/ 
 

  

http://creativecommons.org/licenses/by/4.0/
https://cropbiotech.journals.pnu.ac.ir/


 

 (1-9) 1402 بهار ،میک و چهل یاپیپ ،سوم شماره ،دوازدهم سال 

 14/12/1401 دریافت: تاریخ 09/03/1402 پذیرش: تاریخ 

 DOI: 10.30473/cb.2023.69132.1925 

 
  علمی  نشریه 

 زراعی   گیاهان  فناوریزیست
 

 

 پژوهشی« »مقاله

   هایوکاریوت و هاپروکاریوت در (SQS) پروتئین بیوانفورماتیکی بررسی

 
 3میرجلیلی   محمدحسین   ، 2حکاک   مهدیزاده   مریم   ، * 1توحیدفر   مسعود 

 

 چکیده
  و   اسکوالن  تولید تحقیق  این  در  .است  داروسازي  در  گسترده  كاربردهاي با  اشباع  غیر  ترپنتري یك  اسکوالن
  این   تفاوت  منظور  به  پروكاریوت  و  پرسلولی  و  سلولیتك  یوكاریوت  گونه  چهار  در  آن  بیوانفورماتیکی   بررسی

 به   جلبك  كه  داد  نشان  فیلوژنتیکی  آنالیز  نتایج  .گرفت  قرار  بررسی  مورد  ها   پروكاریوت  و  هایوكاریوت  در  ژن
 سلولی تك  پروكاریوت  عنوان  به  باكتري   و  سلولیتك  یوكاریوت  عنوان  به  مخمر  پرسلولی،  یوكاریوت  عنوان

 GC Content  توسط  SQS  پروتئین  GC  درصد  گرفت.   قرار  مجزا   گروه   در  گیاه  و  گروه  یك  در

Calculator  توسط  ناپایداري  شاخص  و  آلیفاتیك  شاخص  همچنین  و  protparam  نتایج   شد.  بررسی  
  آنالیز  و  سیگنال  هايتوالی  وجود  آنالیز  دارد.  قرار  پایدار  تا  ناپایداري  از  ايدامنه  در  SQS  ژن  كه  داد  نشان

 ، میتوكندري  به   SQS  پروتئین  انتقال  احتمال  كه  داد   نشان  پروتئین  نهایی  استقرار   محل  رهگیري
 گیاه   در  همچنین  نیست.  سیگنال  هايپروتئین  ءجز  و  است  پایین  بسیار  ترشحی   مسیر  و  كلروپلاست

Gymnema sylvestre  يمقایسه  است.  شده  حافظت  دومین  سه  داراي  پروتئین  این  كه  شد  مشخص  
  روش   به  گیاه  در  پروتئین  این  بعدي  سه  سازيمدل  كرد.  تایید  را  آلفا  صفحات  وجود  پروتئین  ثانویه  ساختار

  میزان   با  مناسب  الگوي   انتخاب  از  پس   Swiss Model  داده  پایگاه  از  استفاده  با  و  مدلینگ  همولوژي
 ترسیم مدل ساختاري اعتبارسنجی جهت گرفت. انجام شد، استخراج PDB يداده  پایگاه از كه بالا شباهت
  نتایج   شدند.   محاسبه  هیدرالدي  زوایاي  و  ترسیم  راماچاندران   نمودار  استرئوشیمیایی،  آنالیز  و   بعديسه  شده

  باشند. می  مناسبی  پایداري  و  كیفیت  داراي  پیشنهادي  هايمدل  كه  داد  نشان  ساختاري  كیفیت  ارزیابی
  تواند می  آن  ساختار  جزئیات  بررسی  و  كند  كمك  پروتئین  عملکرد  درك  به  تواندمی  پروتئین  ساختار  مطالعه

 . باشد سودمند داكینگ و پروتئین فعال جایگاه مطالعات در

 
 دانشکده  مولکولی،  و  سلولی  شناسیزیست  گروه1

 بهشتی،  شهید  دانشگاه  زیستی،  فناوري   و  علوم
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 3  ( 1-9)  1402، پیاپی چهل و یکم، بهار سوم، شماره دوازدهم فناوري گیاهان زراعی، سالعلمی زیست مجله   
 

 مقدمه 
 زیتههون،  روغههن  در  كههه  است  ترپن  تري  هیدروكربن  یك  لنآاسکو
 تركیههب  ایههن  شههود.  مههی  یافههت  بههرنج  سههبوس   و  خروس تاج  پالم،

 منبهه  تههرینغنی كههه اسههت دوگانههه پیوند شش شامل  و  غیراشباع
 سههنتی  صههورتهبهه   كه  باشدمی  ماهیان  كوسه  كبد  روغن  آن،  تولید

 انسههان  در  (.2013  رزمههن،  و  )آچیمههوی   دارد  متعددي  هاياستفاده
 تركیب این شود.می یافت پوست ترشحی غدد و سبوم در  اسکوالن

 در  هوپانوئیههدها  و  ها  استرول  سنتز  جهت  مهم  بسیار  حدواسط  یك
 سههنتز بههراي مهههم مههاده پههیش اسههکوالن  همچنههین  اسههت.  سلول
 .(2016 علویان، و نژاد  زارع مرتضوي،) است  هاترپنتري

 

 پژوهش  پیشینه
 سویه  مانند  دارویی  گیاهان  در  ترپن  تولید  و  اسکوالن  كاربردهاي  از

 واژگههون  لالههه  ایههران،  بههومی  بیههان  شیرین  ،آئورانتیوكیتریوم  بومی
 مهاركننههده ههها،واكسن ادجوانت  عنوانبه  آن  از  استفاده  به  توانمی

 كههرد. اشههاره  آن  اكسههیدانتی  آنتههی  خاصههیت  و  سرطانی  هايسلول
 كههه  دارنههد  را  اسههکوالن  تولید  توانایی  متعددي  هايمیکروارگانیسم

 و هههها ریزجلبهههك هههها،قارچ مخمرهههها، هههها،باكتري شهههامل
 (.2012 كایا، و  واتانابی ماتسورا،) هستند هاترائوستوكیترید

 در  شههد  اشههاره  بههالا   در  كه  سنتاز  اسکوالن  ژن  اهمیت  دلیل  به
 از تا شودمی پرداخته  ژن این بیوانفورماتیکی بررسی به  تحقیق  این
 تحقیههق این در همچنین شود. استفاده  آینده  تحقیقات  در  آن  نتایج
 مههی پرداختههه هههاپروكههاریوت  و  هایوكاریوت  در  ژن  این  بررسی  به

 شود.
 

 پژوهش  شناسیروش
  SQS  ژن   تحقیههق   این   در   دارد.   زیادي   اهمیت   پروتئین   پایداري   بررسی 

  ، MT892813.1  نههامبر   اكسشن   با    Gymnema sylvestreگیاه   در 
  نهههههامبر   اكسشهههههن   بههههها   variabilis Chlorella  جلبهههههك 

XM_005851928.1   مخمر   در   و   پرسلولی   هاي یوكاریوت   عنوان   به  
lipolytica Yarrowia   نامبر   اكسشن   با  AF092497.1   عنههوان   بههه  
Stigmatella   بههاكتري   در   SQS  ژن   و   سههلولی تههك   یوكههاریوت 

aurantiaca   نامبر   اكسشن   با  AJ494839.1   پروكههاریوت   عنههوان   به  
  و  دریافههت  NCBI سههایت   از   آنههها   پروتئین   و   ژن   توالی   شدند.   انتخاب 

  ي برنامههه   از   شههد.   انجههام   ها توالی   این   روي   بر   بیوانفورماتیکی   آنالیزهاي 
Bioedit2007   شههد   اسههتفاده   ههها تههوالی   ي چندگانههه   همردیفههی   براي  

 (https://softfamous.com/bioedit / .)   درخهههت   رسهههم   بهههراي  

  شههههد   بههههرده   كار بههههه   MEGA5  افههههزار نههههرم   فیلوژنتیههههك 
 (www.megasoftware.nethttp:// ) .   

  از   اسههتفاده   بهها   GC  محتههوي   SQS  ژن   خصوصههیات   بررسههی   بههراي 
Genscan web server  

 (http://hollywood.mit.edu/GENSCAN.html )   آمد.   دست   به  
  PromoterScan  افههزار نرم   از   SQS  ژن   پروموتر   ناحیه   آنالیز   منظور   به 
 (http://159.149.160.88/pscan/ )   همردیفهههی   شهههد.   اسهههتفاده  

  ي برنامههه   از   اسههتفاده   بهها   SQS  پههروتئین   پروتئینههی   تههوالی   ي چندگانههه 
MultiAlign   تههوالی   ي چندگانههه   همردیفههی   همچنههین   شههد.   انجههام  

  ي نتیجههه   تاییههد   منظههور   )بههه      MultiAlignي برنامه   با   SQSپروتئین 
  بررسههی   منظههور   بههه   شههد.   انجههام   ( Bioedit  افههزار نههرم   بهها   یههابی توالی 

  PROTPARM  ي برنامههه   از   پههروتئین   ي اولیههه   سههاختار   خصوصههیات 

  در  پههروتئین  مولکههولی  نقش  و  استقرار  محل  بررسی  براي  شد.   استفاده 
  هههاي تههوالی  وجههود  آنالیز  شد.  استفاده   UNIPROT  ي برنامه   از   سلول 

  گرفهههت   قهههرار   بررسهههی   مهههورد   SignalP  توسهههط   سهههیگنال 
 (https://github.com/fteufel/signalp-6.0 ) .   اسههتقرار   هاي محل  

 MitoProt  برنامهههههههههه   توسهههههههههط   پهههههههههروتئین 

II (http://ihg.gsf.de/ihg/mitoprot.html )   از   شهههد.   مشهههخص  
  بههه   www.ebi.ac.uk/interpro( InterProScan(  جههام    ي برنامه 
  پههروتئین   در   شههده   حفاظههت   هههاي دمههین  و  ههها موتیف  شناسایی  منظور 

  آنلایههههههههههن   ابههههههههههزار   از   شههههههههههد.   اسههههههههههتفاده 
(http://www.sbg.bio.ic.ac.uk/~phyre2/html/page.cgi?id

=index) Phyre2     مشههخص   و   پروتئین   دوم   ساختار   تعیین   منظور   به  
  ایههن  بعههدي  سههه  سههازي مههدل  شههد.  اسههتفاده  بتا  و  آلفا   صفحات   شدن 

  ي داده  پایگههاه  از  اسههتفاده  بهها  و  مههدلینگ  همولههوژي  روش  به   پروتئین 
Swiss Model   بههالا   شههباهت   میزان   با   مناسب   الگوي   انتخاب   از   پس  

  جهههت   گرفههت.   انجههام   شههد،   اسههتخراج   PDB  ي داده   پایگههاه   از   كههه 
  آنههالیز   و   بعههدي   سههه   شههده   ترسههیم   مههدل   سههاختاري   اعتبارسههنجی 

  هیههدرال دي   زوایههاي   و   ترسههیم   راماچانههدران   نمههودار   استرئوشههیمیایی، 
  عملکههرد   درك   بههه   توانههد مههی   پههروتئین   ساختار   مطالعه   شدند.   محاسبه 
  مطالعههات  در  تواند می  آن  ساختار  جزئیات  بررسی  و  كند   كمك   پروتئین 
  توسههط   هضم   آنالیز   .باشد   سودمند   1Docking  و  پروتئین  فعال  جایگاه 

PeptideCutter   (http://us.expasy.org/tools/peptidecutter )  
  ScanProsite  ي بوسههیله   ترجمههه   از   پههس   تغییههرات   شههد.   سههی برر 
 (http://www.expasy.org/tools/scanprosite/ )  شد.  مشخص 
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 اهوتیوكاری و  هاوتیپروكار در (SQS) نیپروتئ یکیوانفورماتیب یبررسو همکاران:  توحیدفر 4
 

 گیری نتیجه و پژوهش های یافته

 فیلوژنتیکی آنالیزهای

 اسههتفاده شههده انتخههاب يگونههه 4 از فیلوژنتیکی  آنالیز  انجام  براي
 شههده  دریافههت  NCBI  سایت  از  كه  نظر  مورد  هايگونه  توالی  شد.
 شدند سازيهمردیف  Bioedit2007 افزارنرم با اول  گام  در  بودند

 MEGA5 افههزارنههرم از فیلوژنتیکی آنالیزهاي انجام  براي  سپس  و
 ایجههاد دندروگرامی UPGMA روش  با فیلوژنی آنالیز .شد  استفاده
 مجههزا كههاملا گههروه 2 در را مطالعههه مههورد يگونههه 4 كههه كههرد
 افههزارنرم  توسط  آنالیز  با  جایگزینی  مدل  (.1  )شکل  كرد  بنديدسته

MEGA5  بهتههرین هههاتوالی تفههاوت  يمقایسههه  با  و  آمد  دست  به 
 .(2012  كایهها،  و  واتانههابی  ماتسههورا،)  شههد  رسههم  فیلوژنتیکی  درخت
 یوكههاریوت  عنههوان  بههه  جلبههك  گیاه،  جز  به  كه  كه  داد  نشان  نتایج

 بههه بههاكتري و سههلولیتههك یوكههاریوت عنههوان به مخمر  پرسلولی،
 در گیههاه و گرفتنههد قرار  گروه  یك  در  سلولیتك  پروكاریوت  عنوان
   (.1 )شکل گرفت قرار مجزا گروه یك

 هاگونه  اشتقاق  زمان  ها،توالی  شباهت  اساس   بر  فیلوژنتیکی  درخت
 در  تفاوتشههان  و  شههباهت  اساس   بر  را  هاگونه  و  كندمی  مشخص  را

 دهد.می قرار مختلف هايگروه یا گروه یك
 
 GC درصد آنالیز

 گیههاه در ، lipolytica Yarrowia 47  مخمههر در GC درصههد
sylvestre Gymnema 25/34، جلبههههك در  Chlorella

variabilis 81/67 بههاكتري در و aurantiaca Stigmatella 
 در GC درصههد كههه داد نشههان نتههایج باشههد.مههی درصههد 64/65

 اي  دامنههه  در  هاپروكاریوت  و  سلولیتك  و  پرسلولی  هايیوكاریوت
 توحیههدفر  زیارانی،  فلاح)  نیست  ثابت  و  دارد  قرار  پایدار  تا  ناپایدار  از
 هاییژن  كه  كرد  مشخص  GC  محتوي  آنالیز (.2017 فر، امین و
 بههه نسههبت حههرارت برابههر در بیشتري پایداري بالا   GC  محتوي  با

 (.2003 وهمکههاران، لاول)  دارنههد  كمتههر  GC  محتههوي  با  هاییژن
 بین در  شده  مشاهده  (C)  سیتوزین  و  (G)  گوانین  محتواي  در  تنوع
 بیوانفورمههاتیکی  تکامههل  در  توجههه  مورد  موضوعات  از  یکی  هاگونه
 كههل  بههه  GC  محتههواي  يمحاسههبه  با  GC  ارزش   چگونگی  .است
 در  همکههاران  و  فرگوسون  باشد.می  مطالعه  مورد  موجودات  در  ژنوم
 در تنههوع كههه كردنههد اعههلام 2011 سههال در كههائو و 2011 سههال

 عههلاوه  (.7،  8)  باشدمی  كمتر  هایوكاریوت  در  GC  درصد  محتواي
 ProtParam سههرور يوسههیلهبه GC درصد محتوي  آنالیز  این،  بر

 بهها  مقایسههه  در  بههالاتر  GC  درصههد  بهها  هههاییژن  كه  كرد  مشخص
 اسههت  ممکههن  این  باشند.می  پایدارتر  كمتر  GC  درصد  با  هاییژن

 بانههد  سههه  توسههط  GC  هههايجفههت  كههه  باشد  حقیقت  این  از  ناشی
 دو  بوسههیله  AT  هههايجفت  اما  شوند،می  متصل  هم  به  هیدروژنی

 بیشههتر پایداري به هیدروژنی باندهاي شوند،می باند  هیدروژنی  باند
 بیشههتر  هیههدروژنی  باندهاي  تعداد  و  كنندمی  كمك  ژن  محصولات

 GC  درصههد  چههه  هههر  باشههد.می  پروتئین  بیشتر  پایداري  اش نتیجه
 دماهههاي  در  خههود  فضههایی  ساختار  حفظ  به  قادر  بیشتر  باشد  بیشتر
 .(1997  كارلین، و بورگ)  باشدمی بالاتر

 

 پروتئین ی اولیه ساختار خصوصیات بررسی

  جلبههك   در   ، 33/ 68  گیههاه   در   ، 47/ 94  مخمههر   در   ناپایههداري   شههاخص 
  محاسههبه   ناپایداري   شاخص   باشد. می   درصد   48/ 24  باكتري   در   ، 53/ 43
  هههایی پروتئین   كه   دهند می   نشان   بررسی   مورد   هاي پروتئین   براي   شده 
  غیههر   در   و   ثبههات   بهها   باشههند   40  از   كههوچکتر   آنههها   ناپایداري   شاخص   كه 

  ژن  گیههاه،  جههز  بههه  كههه  داد  نشان  نتایج  .بود  خواهند  ثبات بی   اینصورت 
SQS  40  از  بههالاتر  ناپایههداري  شههاخص  مخمههر  و  جلبههك  باكتري،  در  
  و  ههها یوكههاریوت  در  پایداري   از   متفاوتی   ي   دامنه   SQS  ژن   پس   دارند. 

  گیههاه  در  ، 25/ 82 مخمههر  در  آلیفاتیههك   شههاخص   دارنههد.   ههها پروكاریوت 
     باشد. می   15/ 62 باكتري   در   ، 15/ 90 جلبك   در   ، 27/ 61

 

 
 UPGMA روش با مطالعه   مورد  هايگونه از  آمده  دست به  دندروگرام . 1 شکل

 
 

 
 

 
 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/XM_005851928.1
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/XM_005851928.1
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/AJ494839.1


 كههه  پروتئین  نسبی  حجم  از  است  عبارت  واق   در  آلیفاتیك  شاخص
 عنههوان بههه و (A, V, I, L) اندشده اشغال آلیفاتیك هايزنجیره با

 گلوبههول هههايپههروتئین حرارتی ثبات افزایش در مثبت  فاكتور  یك
 بههه  مقاوم  هايباكتري  در  دلیل  همین  به  و  شودمی  محسوب  مانند
 باشههند.مههی بههالایی آلیفاتیههك شههاخص داراي هههاپههروتئین گرمهها،
 ممکههن  (100از  )بالاتر  بالا   بسیار  آلیفاتیك  شاخص  با  هاییپروتئین
 .دهنههد  نشههان  ثبههات  خههود  از  بالایی  بسیار  دمایی  يدامنه  در  است
 مههورد  موجههود  4  در  مطالعههه  مورد  پروتئین  آلیفاتیك  شاخص  چون

 هههايپههروتئین  جههزو  پههروتئین  ایههن  باشد،می  100  از  كمتر  بررسی
 در  خههود  بعدي  سه  ساختار  حفظ  به  قادر  خوبی  به  و  است  غیرپایدار

 متوسههط  (.2022  زاده،  صفائی  و  زیارانی  فلاح)  باشدنمی  بالا   دماي
GRAVY  گیاه  در  ،781/0  مخمر  در  پروتئین(  آبگریزي  )خاصیت 

 آمههد. دسههت بههه 811/0 بههاكتري در ،879/0 جلبههك در ،505/0
 تقسههیم  از  هههاپروتئین  براي  شده  محاسبه  كل  GRAVY  متوسط
 در  آمینههه  اسههیدهاي  تمههام  بههراي  شده  محاسبه  هیدروپاتی  مجموع
 دسههت بههه پههروتئین آن يآمینههه اسههیدهاي كههل تعداد  بر  پروتئین

 يدهنههدهنشههان (GRAVY) كههل هیههدروپاتی متوسههط آیههد.می

 GRAVY  كهههصههورتی  در  باشههد.می  پروتئین  گریزيآب  شاخص
 كههه  است  معنی  بدین  باشد،  منفی  پروتئین  یك  براي  شده  محاسبه

 قطبههی آن بههودن مثبههت صههورت در  و  است  غیرقطبی  پروتئین  آن
 GRAVY  (.2021  همکههاران،  و  زیههارانی  فلاح)  شودمی  محسوب
 بررسههی مههورد موجههود 4 هر در SQS  پروتئین  براي  شده  محاسبه
 حلالیههت باشههد.می آن بودن قطبی  يدهندهنشان  و  باشدمی  مثبت

 در  غیرقطبههی  هههايپههروتئین  حلالیت  از  بیشتر  قطبی  هايپروتئین
 پههروتئین، هههر يویههژه  هههايحههلال  برابههر  در  .باشدمی  حلال  مواد

 قسههمت  در  قطبی  هايپروتئین  و  وسط  در  قطبی  غیر  هايپروتئین
 دلیل  به  (.2005  همکاران،  و  موراكامی)  كنندمی  پیدا  تجم   بیرونی
 در  SQS  ژن  روي  بههر  بعدي  آنالیزهاي  گیاه،  در  SQS  ژن  اهمیت
  شد. انجام گیاه

 

 سیگنال های توالی وجود آنالیز

  زیههر   جههدول   در   signal P  از   استفاده   با SQS     ژن   سیگنال   آنالیز   نتایج 
  ایههن   كههه   داد   نشههان  نتههایج  (. 2شههکل  ؛ 1 )جههدول  است  شده  مشخص 
 (. 2شکل   ؛ 1  )جدول   باشد نمی  سیگنال   هاي پروتئین  جزو   پروتئین 

 
 signal P از استفاده باSQS  ژن  سیگنال آنالیز  . 1  جدول                                           

Protein type Signal peptide (sec/SPI) Other  

Likelihood  0.0013 0.9987 

 

 
 signal P  از استفاده باSQS  ژن سیگنال آنالیز . 2 شکل

 
 

 
 

 
 

 

 
 

 

 
 



 پروتئین نهایی استقرار محل رهگیری آنالیز

  احتمههال   كههه   دهههد مههی   نشان   TargetP  برنامه  با  پروتئین  توالی  آنالیز   
  ترشههحی   مسههیر   و   كلروپلاسههت   میتوكنههدري،   به   SQS  پروتئین   انتقال 
  بههه  پههروتئین  ایههن  كههه  شههود مههی  اسههتنبا   بنابراین   ست. ا   پایین   بسیار 

  ي تاییدكننههده   دیگههر   بههار   یك   نتیجه   این   و   شود نمی   منتقل   میتوكندري 
  بههودن   سههلولی   داخههل   بههر   مبنی   Signal P  ي برنامه   توسط   قبلی   نتایج 

 . ( 2  )جدول   باشد می   سلول  هسته   در   آن   استقرار   نیز   و   پروتئین 
 

  از استفاده با پروتئین نهایی استقرار محل رهگیري آنالیز .2 جدول
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Liklihood 0.9999 0.0001 0 0 0 

 

 شده حفاظت هایدمین و هاموتیف  شناسایی

  از   پههروتئین   در   شده   حفاظت   هاي دمین   و   ها موتیف   شناسایی   منظور   به 
  برنامههه   این   با   آنالیز   ي نتیجه   شد.   استفاده   InterProScan  جام    برنامه 
  ي شههده حفاظت   دمههین   سههه   داراي   SQS  پههروتئین   كههه   داد   نشههان 

Squalene/phytoene synthase (IPR002060)    ( دو   تبههدیل  
  (، كنههد  می   كاتالیز   را   اسکوالن   به   ( FPP)   فسفات   دي   فارنسیل   مولکول 

Trans-isoprenyl diphosphate synthases, eukaryotic-

type (IPR044844)   ( سههر   به   سر   تراكم   واكنش   یك   كاتالیز   (HH) 

like-synthase Squalene   (-farnesyl (IPR006449)  و   ( ( '1)-1

activity farnesyltransferase diphosphate )   باشد. می 

 

 پروتئین  دوم ساختار

  ثانویههه   ساختار   بررسی   براي   Phyre2  افزار   نرم   از   تحقیق   این   در 
  ساختار   شش   كه   دهد   می   نشان  نتایج   شد.   استفاده  SQS پروتئین 
  این   از   یکی   شد،   یافت   SQS  براي   پروتئین   داده   پایگاه   در   مشابه 

  بهها   ٪ 92  شههباهت   ، d1ezfa  كریسههتالی   سههاختار   نام   به   ساختارها، 
  افههزار نههرم   بهها   همچنههین   الههف(.   . 3  )شههکل   داشت SQS    پروتئین 

GORIV   6    پروتئین   كه   شد   مشخص-SFT   92  حههدود   حاوي %  
  بررسههی   منظههور   بههه   اطلاعههات   ایههن   و   است   هلیکس   آلفا   مارپی  

  ب(.   . 8  )شهههکل   باشهههد می   اهمیهههت   داراي   پهههروتئین   پایهههداري 
  پههروتئین   هههاي هسههته   سطح   آلفا   مارپی    براي   مکان   ترین معمول 

  ایجههاد   بیههرون   آبههی   محههیط   با   تعامل   براي   را   رابط   یك   كه   است 
  آمینواسههیدهاي   داشههتن   بههه   تمایل   مارپی    داخلی   قسمت   كند. می 
  آمینواسههیدهاي   داشههتن   بههه   تمایههل   بیههرون   قسههمت   و   گریههز آب 
  آمینواسههید،   چهههار   هر   از   مارپی    طول   در   بنابراین   دارد،   دوست آب 
  در   موجود   آمینواسیدهاي  سایر   بود.  خواهند   گریز آب   آمینواسید  سه 

  گریههزي آب   خاصههیت   سههلولی   غشههاي   داخههل   یا   و   پروتئین   هسته 
  تعههداد   سههطح،   در   گرفتههه   قههرار   هههاي مارپی    كلههی   طههور   به   دارند. 

  در   تههوان می   ویژگههی   ایههن   از   دارنههد.   گریههز آب   آمینواسید   كمتري 
  بهها   نههواحی   مثال   براي   گرفت.   كمك   ها پروتئین   ساختار   بینی پیش 
  و   متیههونین   و   لوسههین   اسههید،   گلوتههامین   آلانههین،   از   بیشتر   مقادیر 
  بههه   تمایههل   سههرین   و   تیههروزین   گلیسههین،   پرولین،   از   كمتر   مقادیر 
  دوم   سههاختار   بتهها،   هاي صههفحه   ساختار   .دارند   آلفا   مارپی    تشکیل 

  مهههم   هههاي تفههاوت   از   یکههی   باشههد. مههی   دار چههین   و   بسیاركشههیده 
  كههه   اي آمینه هاي  اسید   كه   است   این   آلفا   مارپی    با   بتا   هاي صفحه 
  هههم   از   زیههاد   فاصههله   بهها   پروتئینی   زنجیره   اول   ساختار   در   معمولاا 

  قرار   یکدیگر   مجاورت   در   ساختار   این   تشکیل   براي   اند، قرارگرفته 
  و   داشههته   سههختی   بههه   تمایههل   بتهها   هاي صفحه   بنابراین   گیرند، می 

  اي رشههته بههین   هیدروژنی   پیوندهاي   دارند.   ناچیزي   پذیري انعطاف 
  بتههاي   ي رشههته   NH  و   بتهها   رشههته   یك   CO    هاي گروه   میان   كه 

  باعث   و   بخشند می   پایداري   بتا   صفحات   به   شوند، می   ایجاد   مجاور 
  چههه   هر   .باشند   داشته   زیگزاگ   ظاهري   صفحات   این   كه   شوند می 

  و   كمتههر   پههروتئین   پههذیري انعطههاف   باشههد   بیشتر   بتا   و   آلفا   مارپی  
  SQS  پههروتئین   پایداري   داد   نشان   نتایج   است.   بیشتر   آن   پایداري 

 (. 2005  همکاران،   و   موراكامی )   ب(   . 3  )شکل   نیست   زیاد 

 

 پروتئین سوم ساختار

 شههباهت بهها الگههوي انتخههاب اساس  بر بعدي سه ساختار  مدلسازي
 انجام  سوئیس  مدل  داده  پایگاه  از  استفاده  با  هدف  پروتئین  به  زیاد
 پههروتئین سههازي مدل براي شده  انتخاب  مدل  .(4  )شکل  (12)  شد

SQS انسههههههان در (FARNESYL-DIPHOSPHATE 

FARNESYLTRANSFsERASE) (1EZF) 340 حهههاوي 
 15/2  وضههوح  بهها  ایکههس  اشههعه  پههراش   توسههط  و  است  آمینه  اسید

 بهها  3wei.1.A  الگههوي  شناسههایی  اسههت.  شههده  كشههف  آنگستروم
 در  توانههد  مههی  تحقیههق  ایههن  نتههایج  اسههت.  78/30  هههدف  پروتئین
 و  گیههرد  قههرار  اسههتفاده  مههورد  مولکههولی  داكینههگ  و  آتی  تحقیقات
 بر  شود.  ارائه  ایمنی  هاي  گیرنده  سایر  بررسی  براي  اولیه  اطلاعات
 خصوصههیات  تههوانمههی  شههده،  بینههیپیش  مدل  خصوصیات  اساس 

 كرد. بینیپیش را مطالعه مورد پروتئین
 
 

 

 
 

 
 

 

 
 

 

https://www.ebi.ac.uk/interpro/entry/interpro/IPR002060
https://www.ebi.ac.uk/interpro/entry/interpro/IPR044844
https://www.ebi.ac.uk/interpro/entry/interpro/IPR044844
https://www.ebi.ac.uk/interpro/entry/interpro/IPR006449
https://swissmodel.expasy.org/templates/3wei.1


 7  ( 1-9)  1402، پیاپی چهل و یکم، بهار سوم، شماره دوازدهم فناوري گیاهان زراعی، سالعلمی زیست مجله   
 

 

 )الف(        )ب( 

 GORIV افزار نرم با  SQS پروتئین  دوبعدي ساختار آنالیز  ب:  Phyre2 يبرنامه با  SQS پروتئین براي  پیشنهادي ساختار  الف: . 3 شکل

 

 
    Gymnema sylvestre گیاه در Swiss Model در SQS شده سازيمدل ساختار  .4 شکل

 
 الگو  با هدف پروتئین ياسیدآمینه همسانی میزان .3 جدول

Template 
Seq 

Identity 

Oligo-

state 

Found 

by 
Method Resolution 

Sq 

Similarity 
Range Coverage Description 

3wei.1.A 78/30 % Monomer BLAST 
Crystal 

structure 
51/2 Å 33/0  389- 1  %97  

mutant in complex with 

presqualene 

pyrophosphate 

 

 
 نمودار  و ساختار موضعی كیفی ارزیابی نمودار  .5 شکل

 
 جایگههاه يمطالعههه  جهههت  بعههدي  مطالعات  انجام  در  گام  اولین
 این سازيمدل قطعاا كننده،فعال یا و مهاري لیگاندهاي  یا  و  اتصال
  پروتئین براي شده انجام  سازيمدل  از  استفاده  با  .باشدمی  پروتئین

SQS  بعدي  سه  ساختار  كرد.  بینیپیش  را  آن  خصوصیات  توانمی 

 اسههت.  شههده  داده  نشههان  4  شکل  در  شده  سازيمدل  هايپروتئین
 كیفیههت  بررسههی  منظههور  به  نیز  شده  بینیپیش  مدل  كیفی  ارزیابی
 كیفیههت  از  شههده  بینههیپههیش  مههدل  شد  مشخص  و  شد  انجام  مدل
 (.5 )شکل  است برخوردار خوبی

https://swissmodel.expasy.org/templates/3wei.1


 اهوتیوكاری و  هاوتیپروكار در (SQS) نیپروتئ یکیوانفورماتیب یبررسو همکاران:  توحیدفر 8
 

  اسههاس   بههر   Swiss Model  در   شههده   پیشههنهاد   هاي مدل   ارزیابی 
  یههك  QMEAN4 تاب   باشد. می  GMQE و   QMEANپارامترهاي 

  و   سههاختار(   )كههل   global  كیفیههت   ارزیههابی   بههراي   مركب   حسابی   تاب  
local   كیفیت  نمودار  باشد. می  شده  سازي مدل  ساختار  آمینه(   اسید   )هر  

Local  محور   مدل   در  آمینه  اسید  هر  براي(  X )   به   انتظار   مورد   شباهت  
-آمینه  اسید  معمول،  طور  به  دهد. می  نشان  را  ( Y )محور   بومی   ساختار 
  برخوردارنههد.   پههایینی   كیفیت   از   بدهند،  نشان  را  0/ 6 زیر  امتیاز  كه  هایی 
  ي زاویههه  پتانسههیل  سههاختاري  توصههیف  چهار  شامل  QMEAN4  تاب  

  پتانسههیل   و   بتهها   كههربن   متقابههل   اثههر   ههها، اتم   ي فاصله   پتانسیل   چرخش، 
  كههه   اسههت   كیفههی   ارزیههابی   یههك   GMQE  باشههد. مههی   پوشههی حههلال 

  ارزیههابی  نمودارهاي  كند. می  تركیب  را   الگو   مدل   ترازي هم   خصوصیات 
  مركههب  حسابی  تاب   مورد  در  Z-score میزان  و  ساختار   موضعی   كیفی 

QMEAN4 ،   در   چرخشههی   زوایههاي   و   حلالیت   بتا،   كربن   ها، اتم   تمامی  
  منظههور   بههه   مههدل   ارزیههابی   (. 5  )شههکل   اسههت   شده   داده   نشان   5  شکل 
  بینههی پههیش   مدل   كیفیت   چه   هر   و   است   بینی پیش   مدل   كیفیت   بررسی 
  بررسههی   مههورد   پروتئین   خصوصیت   به   آن   خصوصیات   باشد،   بالاتر   شده 

 است.  تر نزدیك 
 بههه انرژي سازيبهینه از  پس  شده  مدل  ساختار  كیفیت  ارزیابی

 صههورت Rampage  ابههزار  از  اسههتفاده  با  راماچاندران  نمودار  وسیله
 روش   یههك  راماچانههدران  نمودار  (.2003  همکاران،  و  اشوید)  گرفت
 ارزیههابی  و  پههروتئین  چرخشههی  زوایههاي  پلات  جهت  پركاربرد  بسیار
 .باشدمی شده سازيمدل  ساختار استرئوشیمیایی  كیفیت

  در   گرفتههه   قرار  هاي اسیدآمینه  درصد  محاسبه  با  راماچاندران  نمودار 
  تعیههین   را   ورودي   مههدل   كیفیههت   غیرمجههاز   یهها   و   مجاز   مطلوب،   نواحی 
  5  0  و   %   0/ 8  %،   99/ 2  شههود مههی   دیههده   6  شههکل   در   چنانچه   نماید. می 
    Gymnema sylvestre  گیههاه   در   شههده   مدل   ساختار   براي   آمینه   اسید 
  بههدان   ایههن   و   دارند   قرار   مجاز   غیر   و   مجاز   مطلوب،   مناطق   در   ترتیب   به 

  (. 6 )شههکل  اسههت  برخههوردار  بالایی  كیفیت   از   مدل   هر   كه   است   معنی 
  مههدل   آن   باشههد،   بیشتر   مطلوب   مناطق   در   آمینه   اسیدهاي   درصد   هرچه 
 است.  شده  انجام  درستی   به   سازي مدل   و   دارد   بهتري   كیفیت 
  سههاختمان   اي، مقایسههه   سههازي مههدل   یا   مدلینگ   مشابهت   روش   در 
  بهها   شههده   شههناخته   هههاي سههاختمان   با   توالی   مشابهت   اساس   بر   پروتئین 
  اصههل   ایههن   بر   روش   این   واق    شود. در می   بینی پیش  تجربی  هاي روش 
  باشههند،  داشههته  بههالایی  توالی  مشابهت  پروتئین  دو   اگر   كه   است   استوار 
بعههدي    دارنههد. سههاختار سههه   مشابهی   بسیار   بعدي   ساختمان سه   احتمالاا
  و  پههروتئین  عملکههرد  بهتههر   درك   بههراي   اطلاعههاتی   مهم   منب    پروتئین 

 . باشد ...( می   و   دیگر )لیگاندها، پروتئین  اجزاي   با   آن   برهمکنش 
 

 
  گیاه در  شده  سازيمدل SQS ساختار راماچاندران نمودار  . 6 شکل

Gymnema sylvestre. آل  ایده قرارگیري معنی به رنگ سبزپر نواحی  
  كم آبی نواحی و  مجاز، نواحی معنی به رنگ كم سبز نواحی در  آمینه  اسیدهاي

 .باشندمی  مجاز غیر  نواحی رنگ

 
  كریستالوگرافی   فرآیند   بودن  هزینه   پر   و  سختی  علتبه

 هاينقش  كه   SQS  مانند  مهمی  هايپروتئین  مورد  در  خصوصبه
 از   آن  ساختار  پیشگویی  دارند،  شده  شناخته  مسیرهاي  در  حیاتی
 و   بعدي  مطالعات  براي  میانبري  يمنزله  به   In silico  ابزار  طریق
 طراحی   دیگر   عبارتبه   بود.  خواهد  آن  ساختاري  جزئیات  بررسی
  مسیر   یك   در  پروتئین  مهار   یا   سازي فعال  براي  مؤثر  لیگاند  یك

 صرفه   به  مقرون  پروتئین  آن  سوم  ساختار  سازيشبیه  با  خاص،
 ارزیابی  نتایج  به   توجه  با  كند.می  تسری   را  مطالعات  روند  و  بوده 
  از   بالایی  اطمینان  ضریب  با  توانمی  شده،  ایجاد  هايمدل  كیفی
  نتایج  نمود.  استفاده  بعدي  هايطراحی   و  آنالیزها  در  هامدل  این
  در   SQS  پروتئین  كنش  و  رفتار  يمطالعه  در   تواندمی  مقاله   این

 فهم   به  و  باشد  كنندهكمك  بسیار   تواندمی  مختلف  گیاهان
 كمك  هاپروتئین  سایر  با  پروتئین  این  برهمکنش  ينحوه  چگونگی

  باشد   هاسلول  در  آن  فعالیت  ينحوه  شدن  روشن  ساززمینه  و  كرده
  نیشیدا،  و  یوشیدا  میسومی،  ،2010  راجرز،  و  لینك  )لابادورف،

2011 ) . 
 

 پیشنهاد 
 بررسههی بههه تحقیههق ایههن در SQS  ژن  نقههش  اهمیههت  به  توجه  با

 در  تههوانمی  تحقیق  این  نتایج  شد.  پرداخته  ژن  این  بیوانفورماتیکی
 داكینههگ و هاپروتئین  بین  برهمکنش  بررسی  مانند  بعدي  مطالعات
   كرد. استفاده مولکولی
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