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 گروه انتقال كه است آنزيمي ترنسفراز فروكتوزيل - 6 فروكتان ساكارز:
 اين اهميت كند.مي كاتاليز مختلف هايگيرنده به را ساكارز از فروكتوزيل

 به باشد.مي هاتنش برابر در گياه مقاومت افزايش در آن نقش دليل به پروتئين
 مختلف يهاپايگاه ككم به ژن اين سلول، در ساكارز انتقال اهميت دليل

 يهاژن با و گرديد مطالعه كيوانفورماتيب گوناگوني افزارهانرم و ياطلاعات
 يهاگونه ديگر از يهايژن زين و گندم در O-glycosyle هيدروليز در ليدخ
 در را يبررس مورده گون 21 يلوژنيف زيآنال گرفت. قرار مقايسه مورد ياهيگ

 ژن اين مثبته رشت يرو بر FgenesHه برنام با داد. قرار مجزا گروه هشت
 آنه شد ينيبشيپ نيپروتئ كه گرديد مشخص و گرديد يشناساي اگزون كي

 يتوال كه شد مشخص MapViewerه برنام با .دارد طول نهيآم دياس 619
 اكسشن )SFT-6( ترانسـفراز ـليفروكتوز-  6 فروكتـان ساكارز: ژن حامل

)JQ728011( كتريكايزواله نقط قراردارد. گندم 4ه شمار كروموزوم يرو بر 
)pI( شاخص يبررس و باشدمي - 24 آن خالص بار ،19/5نظر مورد نيپروتئ 

 وزن دارد. يبالاي عمر نيپروتئ اين كه داد نشان )(Instability indxي ناپايدار
 كيلو 68 معادل ترانسفراز ليفروكتوز - 6 فروكتـان ساكارز: نيپروتئ يولكمول

 داخل در نيپروتئ اين )Ontology( يپديداي نظر از و شد نييتع دالتون دالتون
 -PF00251 )Glycoشده  حفاظت نيدم دو يدارا نيپروتئ اين ماند.يم سلول

hydrolasy( و SSF75005 )Arabinana( نيدم كي و آميني يانتها در 
SSF49899 )Cancanava( گرديد استنباط باشد.يم كربوكسيلي يانتها در 

 در سنتز از پس Glyco-hydrolasy دمينه واسط به نيپروتئ اين كه
 در O-glycosyle هيدروليز ميتنظ باعث و يافته انتقال هسته به توپلاسميس

 كرد. تأييد را آلفا صفحات وجود پروتئينه ثانوي ساختاره مقايس گردد.يم گندم
 با و نگيمدل يهمولوژ روش به گندم در نيپروتئ نيا يبعد سه يسازمدل

 زانيم با مناسب يالگو انتخاب از پس Swiss Model داده گاهيپا از استفاده
 جهت گرفت. انجام شد، استخراج PDBه داد گاهيپا از هك بالا شباهت

 نمودار ،ييايمياسترئوش زيآنال و يبعدسه شده ميترس مدل يساختار اعتبارسنجي
 تيفيك يابيارز جينتا شدند. محاسبه دراليهيد يايزوا و ميترس راماچاندران

 يمناسب يداريپا و تيفيك يدارا يشنهاديپ يهامدل هك داد نشان يساختار
 و ندك كمك نيپروتئ ردكعمل كدر به توانديم نيپروتئ ساختاره مطالع باشند. يم

 نگيكدا و نيپروتئ فعال گاهيجا مطالعات در توانديم آن ساختار اتيجزئ يبررس
  .باشد سودمند

  
 ساختار شده، حفاظت دمين فروكتوزيل، گروه انتقال كليدي: هاي واژه
  .O-glycosyle هيدروليز تنش، به مقاومت بعدي،سه

  
 

Sucrose Froctan 6 fructosyl transferase is an enzyme that 
catalyzes the transfer of the fructosyl group from sucrose 
to various receptors. The importance of this protein is due 
to its role in increasing plant resistance against stresses. 
Due to the importance of sucrose transport in the cell, this 
gene was studied with the help of various databases and 
various bioinformatics software and it was compared with 
genes involved in the hydrolysis of O-glycosyl in wheat as 
well as genes of other plant species. Phylogenetic analysis 
divided 21 haplotypes into eight distinct groups. An exon 
was detected on the positive strand of this gene by 
FgenesH program and it was found that its predicted 
protein is 619 amino acids long. MapViewer revealed that 
the sequence carrying the Sucrose Froctan 6 fructosyl 
transferase (6-sft) access gene (JQ728011) is located on 
chromosome 4 of wheat. The isoelectric point (pI) of the 
target protein is 5.19, its net charge is -24 and examination 
of the Instability index showed that this protein has a long 
life. The molecular weight of Sucrose Froctan 6 fructosyl 
transferase (6-sft) protein was 6877.38 Da and 
ontologically, the 6-sft protein remains inside the cell. This 
protein has two protected domains PF00251 (Glyco-
hydrolasy) and SSF75005 (Arabinana) at the N-terminus 
and a domain is SSF49899 (Cancanava) at the end of C. It 
was inferred that this protein was transported to the 
nucleus by the domain glyco-hydrolasy after synthesis in 
the cytoplasm and regulates O-glycosyle hydrolysis in 
wheat. Comparison of the secondary structure of the 
protein confirmed the existence of alpha plates. Three-
dimensional modeling of this protein in wheat was 
performed by homology modeling method using Swiss 
Model database after selecting the appropriate model with 
high similarity that was extracted 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. 

 
Keywords: Domain protected, O-glycosyle hydrolysis, 
Transfer of fructosyl group, Three-dimensional 
structure, Stress resistance.  
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 مقدمه

 در و اهيگ لك در هاپاسخ ازي فيط تنش، شرايط تحت
 شوديم مشاهدهي ولكمول وي سلول سطوح

)Hasegawa et al., 2000( ي اريبس انيبي الگو و
ي هانيپروتئ به مربوطي هاژن جمله از هاژن از

ي هانيپروتئ وي گناليسي رهايمس در ريدرگ
ي هاپاسخ ند.كيم رييتغ تنش به پاسخ دري ردكعمل
 حفظ به منجري لك طور به شرايط اين دري اهيگ

 گرددمي گياه رشد تداوم وي زداي سم ثبات،
)Salekdeh et al., 2002(. و خشك مناطق در 
 اهشك با اهيگ ،يرويش رشد شدني ط با خشك مهين

 دفعات كاهش( ياريآبي فراوان شده، مواجهي بارندگ
 زانيم و يافته اهشك آب) كمبود دليل به آبياري
 اين يابد.يم افزايش دما افزايش با اهيگ تعرق و ريتبخ

 و (املاح خاك محلول در نمك تجمع باعث عوامل
 حل خاك در موجود آب در كه موجود معدني مواد
 رشده مرحل در راي شور تنش توانديم و شده اند) شده
 ).Karim et al., 1993( اورديب وجود به اهيگي زايش
 از اهيگ ،يشور ازي ناشي يون وي اسمز تنش ليدل به

دهك وي اسمز ميتنظ رينظي مختلفي ارهاك و ساز
 و آب جذب تداومي برا وئلكوا در لرك و 1سديمي بند

 ,.Jenks et al( ندك يم استفاده فتوسنتزي ارايك حفظ

ي طيمح عواملتأثير  تحتي اسمز ميتنظ ).2007
 مانند هاتياسمول انواع افزايش باعث و بوده
 ارز،كسا ها،تانكفرو شامل محلولي هادراتيربوهك

 ارقام نيب در و گردديمي شوري ط توزكفرو و زكگلو
 تحت و نيست يكسان اسمزي تنظيم گندم مختلف
ه ساق محلولي قندها .باشدمي ژنتيكي عواملتأثير 
ي زياد تياهم تنش شرايط در تانكفرو ويژه به گندم
 ساكارز: .دارند گياه عملكرد حفظ و دانه شدن پر در

 آنزيمي )SFT-6( ترنسفراز فروكتوزيل -6 فروكتان

                                                                     
1. Sodium precipitation 

 به ساكارز از فروكتوزيل گروه انتقال كه است
 اين از برخي كند.مي كاتاليز را مختلف هاي گيرنده
ه پذيرند عنوان به تواندمي آب كه كرد مشخص آنزيم

 براي آنزيم اين واضح طور به كند. عمل 2فروكتوزيل
 اما كند،مي عمل گيرنده يك عنوان به فروكتان سنتز
 اليگوفروكتان از تنوعي داراي اهداكننده يك عنوان به

 به شونده متصل) 2+6( β و )β )2-21 محتوي
 ساكارز: اصلي نقش اين بنابراين باشد.نمي فروكتوزيل
 Karim( باشد مي ترنسفراز فروكتوزيل -6 فروكتان

et al., 1992(. تنش افزايش و آب كمبود دليل به 
 تنش به گياه مقاومت در كه هايي ژن اهميت خشكي
 كارايي و اهميت به توجه با باشد.مي مهم دارند نقش
 در كه ترانسفراز ليفروكتوز-6 فروكتان كارز:سا ژن

 دارد، نقش خشكي تنش در گياه در مقاومت ايجاد
 انتخاب بيوانفورماتيكي آناليزهاي منظور به ژن اين

 و آزمايشگاهي تحقيقات در آن نتايج از تا گرديد
 آناليزهاي تاكنون شود. استفاده ايمزرعه

  است. نگرفته صورت ژن اين روي بيوانفورماتيكي
  

  ها مواد و روش
BLASTn و Blast P  
BLASTn و Blast P توالي جستجوي منظور به 

 فروكتان ساكارز: ژن پروتئيني و ژني توالي با مشابه
 عنوان به برنج گياه )SFT-6( ترنسفراز فروكتوزيل -6

query شد. انجام   
  
  يكيلوژنتيف زهاييآنال
 چندگانه همرديفي براي Bioedit2007 برنامه از

 .)Fallah Ziarani et al., 2017( شد استفاده هاتوالي
 كار به MEGA5 افزارنرم كيلوژنتيف درخت رسم يبرا

  .)Fallah Ziarani et al., 2017( شد برده

                                                                     
2. fructosyl 
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   FgenesH برنامه با كدكننده يتوال زيآنال

 -6 فروكتان ساكارز: ژن خصوصيات بررسي 
 و FgenesH افزارهاينرم با ترنسفراز فروكتوزيل

Sequence Viewer )Fallah Ziarani et al., 

 استفاده با GC يمحتو نيهمچن شدند. انجام )2017
 Fallah( آمد دست به Genscan web server از

Ziarani et al., 2017(.  
  

 همرديفي و ژن فيزيكي يابينقشه پروموتر، آناليز
  مطالعه مورد پروتئين توالي چندگانه

 افزارنرم از SFT-6 ژن پروموتر هيناح زيآنال منظور به
PromoterScan شد استفاده )Fallah Ziarani et 

al., 2017(. هايبرنامه SequenceViewer 
 در ژن يكيزيف يابينقشه منظور به  MapViewerو

 استفاده تغذيه) در برنج اهميت دليل (به برنج ژنوم
-6 نيپروتئ ينيپروتئ يتواله چندگان يفيهمرد شدند.

SFT ديگر به مربوط ينيپروتئ يتوال شش با گندم 
ه برنام از استفاده با گندم SFT-6 ژن هايگونه

MultiAlign ه چندگان يفيهمرد همچنين شد. انجام
 در ريدرگ نيپروتئ نيچند با SFT -6نيپروتئ يتوال

 برنامه با مختلف اهانيگ در O-glycosyle هيدروليز
MultiAlign با يابي تواليه نتيج تأييد منظور (به 

  شد. انجام )Bioedit افزارنرم
  

  پروتئينه اولي ساختار خصوصيات بررسي
 از نيپروتئيه اول ساختار اتيخصوص بررسي منظور به

 بررسي براي شد. استفاده PROTPARMه برنام
 از سلول در نيپروتئ يولكمول نقش و استقرار محل
 وجود زيآنال شد. استفاده UNIPROTه برنام
 قرار بررسي مورد SignalP توسط گناليس هاي يتوال

 برنامه توسط نيپروتئ يينها استقرار محل گرفت.
MitoProt II جامعه برنام از شد. مشخص  
InterProScan و هافيموت ييشناسا منظور به 

 شد استفاده نيپروتئ در شده حفاظت هاينيدم
)Fallah Ziarani et al., 2017(.   

  
  پروتئين دوم ساختار بررسي

 دوم ساختار تعيين منظور به Phyre2 آنلاين ابزار از
 استفاده بتا و آلفا صفحات شدن مشخص و پروتئين

  .)Fallah Ziarani et al., 2017( شد
  

  پروتئين بعديسه ساختار بررسي
 يهمولوژ روش به نيپروتئ نيا يبعد سه يسازمدل
 Swiss Modelه داد گاهيپا از استفاده با و نگيمدل
 بالا شباهت زانيم با مناسب يالگو انتخاب از پس
 گرفت. انجام شد، استخراج PDBه داد گاهيپا از هك

 سهه شد ميترس مدل يساختاري اعتبارسنج جهت
 راماچاندران نمودار ،ييايمياسترئوش زيآنال و يبعد
 مطالعه شدند. محاسبه دراليهيد يايزوا و ميترس

 نيپروتئ ردكعمل كدر به توانديم نيپروتئ ساختار
 در توانديم آن ساختار اتيجزئ يبررس و ندك كمك

 سودمند Docking1 و نيپروتئ فعال گاهيجا مطالعات
  .باشد

  
  ترجمه از پس تغييرات بررسي و هضم آناليز
 PeptideCutter توسط نيپسيتر با هضم زيآنال

ه بوسيل ترجمه از پس راتييتغ شد. بررسي
ScanProsite شد مشخص.  

  
  نتايج و بحث

BLASTn 

  FJ228688.1 اكسشن يدينوكلئوت يتوال يجستجو
 برنجي دينوكلئوت مجموعه پايگاه مقابل در برنج

Non-redundant (n/r) تطابق 138 توانست )hit( 
 Max شاخص ازيامت بالاترين كه دهد نشان را

                                                                     
   داكينگ. ١
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score )4091( اكسشن با تطابق به مربوط 
EU981911.1 فروكتوزيل -6 فروكتان ساكارز: (ژن 

 .Triticum turgidum subsp( از ترنسفراز

Durum( شباهت درصد 90 و پوشش درصد 100 با 
 Max score شاخص ازيامت كمترين كه حالي در بود؛

 AB190801.1 اكسشن با تطابق به مربوط )2/60(
 Musa Pyrus communisرقم در 1)اينورتاز (ژن

Pc-sAIV-3 شباهت درصد 75 و پوشش درصد 5 با 
-E مقدار از انطباق بهترين صيتشخ يبرا .بود

value ارزش كه كرد استفاده توانيم تنها هم 
 انطباق بودن معتبر و بالاتر ازيامت دهنده نشان ترككوچ
ه دهند نشان 01/0 زير ارزش و بالاتر احتمال با

   .است يدار معني
  

Blast P 

 اكسشن.نامبر با پروتئيني يتوال همرديفي
JQ728011 مجموعه پايگاه مقابل برنج در 

 101 توانست Non-redundant (n/r)  دينوكلئوت
 شاخص ازيامت بالاترين كه دهد نشان را )hit( تطابق

Max score )1268( اكسشن با همرديفي به مربوط 
 ژن ACI43353.3 ) Triticum aestivum نامبر

6-SFT-( شباهت درصد 99 و پوشش درصد 100 با 
  Max score شاخص ازيامت كمترين كه حالي در بود؛

 نامبر اكسشن با همرديفي به مربوط )724(
AGO03823.1 رقم در اينورتاز (ژن )Sorghum 

bicolor( شباهت درصد 63 و پوشش درصد 87 با 
-E مقدار از انطباق بهترين صيتشخ يبرا بود.

value ارزش كه كرد استفاده توانيم تنها هم 
 انطباق بودن معتبر و بالاتر ازيامت دهنده نشان ترككوچ
 دهنده نشان 01/0 زير ارزش و بالاتر احتمال با

   .است يدار معني

                                                                     
1. Invertase 

 و نوكلئوتيدي) توالي اساس (بر Blast n نتايج
Blast P ه جينت اينجا در( پروتئيني) توالي اساس (بر

 مشخص )است نشده داده نشان هايهمرديفه هم
 شده محافظت تكامل طول در SFT-6 ژن كه كرد

 است.
  يكيلوژنتيف زهاييآنال
 زيآنال در كه اوله گون 21 منظور، اين يبرا

BLASTp 6 ژن با-SFT دادند، نشان يهمولوژ 
 افزارنرم با هاگونه اين اول گام در شدند. انتخاب

Bioedit2007  يبرا سپس و شده يسازهمرديف 
 Mega5 افزارنرم از يكيلوژنتيف يزهايآنال انجام

  .شد استفاده

 افزارنرم از استفاده با كه 2نابرابري شاخص آزمون
Mega5 6 ژن كه داد نشان شد، انجام-SFT  
 دارد يبررس مورد يهاگونهه هم با يبالاي يهمولوژ

  ).1 شكل(
 ،Substitution model selectionآناليز  براساس

 WAG مدل فيلوژني، آناليز براي جايگزيني مدل بهترين

+ G افزار شد كه بر اساس آناليز توسط توسط نرم انتخاب
Mega5 بهترين منظور تعيين به دست آمد. اين آناليز به 

 مشخص تا شودمي انجام جهش نوع تشخيص براي مدل
 به تكامل طول در ژن در شده انجام هاي جهش كه شود
  ). 2 شكلباشد ( مي صورتي چه

 مدل انتخاب و UPGMA روش با فيلوژني آناليز
 كه كرد ايجاد دندروگرامي WAG+G جايگزيني

 مجزا كاملاً گروه 8 در را مطالعه مورد هايگونه
 آناليز با جايگزيني مدل ).3 (شكل كرد بنديدسته
 مقايسه با و آمد دست به Mega5 افزارنرم توسط
 جايگزيني مدل بهترين انتخاب و ها توالي تفاوت
   شد. رسم فيلوژنتيكي درخت بهترين
 مورد گونه 21 بين مقايسه در تشابه ماتريس در

                                                                     
2. Disparity index 
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 012/0 عدد به مربوط تشابه عدم كمترين بررسي،
 و Agropyron cristotum به مربوط كه باشدمي

Aegilops touschii ترينشبيه دو اين كه است 
 دو اين بودن شبيه دلايل از يكي هستند، هم به نسبت

 باشد هاآن GC درصد بودن نزديك تواندمي گونه
)Guex & Peitsch, 1997.(   

  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  

  
  

  
  مطالعه مورده گون 21 در تشابه ماتريس و هايجايگزين توزيع يالگوه مقايس جهينت .1 شكل
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  يجايگزين مدل انتخاب .2 شكل

  
  UPGMA روش با مطالعه مورد هايگونه از آمده دست به دندروگرام .3 لكش

  
 نشان Mega5 افزارنرم توسط ژنتيكي تنوع آناليز

 SFT-6  ژن يتوال طول از درصد 44 حدود در كه داد
 تنها انيم اين در هك داده رخ يجايگزين نوع يهاجهش
 يهايلكچندش يدارا ژن يتوال طول از درصد 12 حدود
 مورد تيجمع در يدينوكلوت تنوع باشد.يم بخشيآگاه

 .)1 جدول( باشديم درصد 11 حدود در و نيپاي مطالعه

ه گون 21( مورد تيجمع كه داد نشان مايتاج آزمون
 قرار انتخاب - دريفت تعادل در مطالعه موردبررسي)

 امل،كت روند در تيجمع اين كه يمعن بدين دارند،
 هم بر عوامل از يناش يآلل تعادل ينااريب دستخوش

 در و است نگرفته قرار انتخاب و جهشي يعن آن زننده
 اختلافي خنثيه فرض تست باشد.مي تعادل حالت
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 يالگو با هك يتوال جفت كي يبرا شده مشاهده
 ند.كيمي ريگاندازه را اند،افتهي املكت مشابه ينيگزيجا

 دينواسيآم اي ديلئوتكنو انسكفره سيمقا ارك نيا اساس
 هايتوال نيب شده مشاهده تفاوت تعداد و يجفت يتوال در

 را ياپروسهي نيگزيجا مدل يشناسستيز در است.
 كي در را صفت كي رييتغ آن در هك ندك يم فيتوص
 نيا دهد.يم نشان انتخاب فشار اثر بر يزمانه پروس
 و كيلوژنتيف در ياملكت درخت ريتفس در مدل
 و هاروش تست با يتوال يسازهيشب و يبند شاخه
 هك ييهاآزمون از يكي دارد. اربردك گريد يهاتميالگور
 ارك به ژن كي يرو بر انتخاب فشار اثر يبررس يبرا

 اساس بر آزمون نيا. است D مايتاج شوديم برده
- گاهيجا يآلل يفراوان از حاصل يديلئوتكنو تنوعه سيمقا

   ).Carlson et al., 205( است يلكچندش يها
 يخنث يتئور آزمون يبرا هك D مايتاج از استفاده با

 تنوع هك ييهاژن شد مشخص شود، يم برده ارك به
 از (بزرگتر مثبت D مايتاج است، بالا آنها يآلل يفراوان
 همراه تيجمع در متعادل انتخاب با و دارند صفر)

 آنها يآلل يفراوان تنوع هك ييهاژن ،كه حالي در هستند،
 يانتخاب فشار با و دارند يمنف يمايتاج D  است نييپا

 تيجمع در را سودمند انتيوار كي هك هستند همراه
 به هك ييها ژن است. ردهك هاانتيوار ريسا نيگزيجا
 سودمند آلل و اند گرفته قرار انتخاب معرض در يتازگ
 با يسادگ به است، نشده تيجمع در ياصل آلل هنوز

 آزمون .ستندين مطالعه قابل D مايتاج از استفاده
 در مطالعه مورد تيجمع كه داد نشان منفي ماييتاج

 اين كه يمعن بدين دارند، قرار انتخاب - دريفت تعادل
 يآلل تعادل ينااريب دستخوش امل،كت روند در تيجمع
 انتخاب و جهشي يعن آن زننده هم بر عوامل از يناش
  .است نگرفته قرار

 موجودات در SFT-6 ژن براي تاجيما تست نتيجه .1 جدول
  بررسي مورد

D  π  Ɵ  PS  S  M
-0.242080  0.116441  0.123710  0.445076  235  21  

  

  FGENESH برنامه با كننده كد يتوال زيآنال

 يتوال كه شد مشخص FgenesH برنامه از استفاده با
 با باز جفت 3146 طول به SFT-6 ژن نندهكدك

 3146 تا 1 دينوكلئوت روي بر FJ228688.1 اكسشن
 مشاهده لكش در كه گونههمان ).4 لكش( است واقع

 در كه دارد اينترون 3 و اگزون 4 ژن اين شود،يم
 444 اول اگزون طول شد. يشناساي مثبته رشت

 طول به دوم اگزون )،444 تا 1 نوكلئوتيد (از باز جفت
 سوم اگزون )،588 تا 562 نوكلئوتيد (از باز جفت 27
 )1950 تا 1093 نوكلئوتيد (از باز جفت 858 طول به
 نوكلئوتيد (از باز جفت 702 طول به چهارم اگزون و

 آن شده ينيبشيپ نيپروتئ و است )3146 تا 2445
 Sequence برنامه با .دارد طول نهيآم دياس 677

Viewer تيموقع همان در اگزون يك وجود زين 
  گرديد. تأييد FgenesH برنامهه ليوس به شده گزارش

 توالي در سيتوزين و گوانين (درصد GC درصد
محتوي  دست آمد. آناليز به %89/52 بررسي)، مورد
GC محتوي  با هاييه ژنك ردك مشخصGC بالا 

 با هاييژن به نسبت برابر حرارت در بيشتري پايداري
 در ). تنوع2013دارند (لول،  مترك GCمحتوي 
 در شده ) مشاهدهC) و سيتوزين (G( گوانين محتواي

 املكت در توجه مورد موضوعات از يكي هاگونه بين
محاسبه  با GCارزش  چگونگي .است يكبيوانفورماتي
 مطالعه موجودات مورد در ژنوم لكبه  GCمحتواي 

 كائوو  2011و همكاران در سال فرگوسون  باشدمي
 محتواي در تنوع هكردندك اعلام 2011در سال 
باشد مي مترك هااريوتكيو در GCدرصد 

)Ferguson et al., 2011; Cao et al., 2011 .(
وسيله به GCدرصد  محتوي آناليز اين، بر علاوه

 با هاييه ژنك ردك مشخص ProtParamسرور 
 GCبا درصد  هاييژن با مقايسه در بالاتر GC درصد

 اين از است ناشي نكمم اين باشند. مي پايدارتر مترك
 باند سهتوسط  GCهاي جفت هك باشد حقيقت

 ATهاي جفت اما شوند،مي متصل هم به هيدروژني
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 شوند، باندهايمي باند هيدروژني باند دو بوسيله
 كمكژن  محصولات بيشتر پايداري به هيدروژني

 اشبيشتر نتيجه هيدروژني باندهاي تعداد و نندك مي
 با داد نشاننتايج  باشد.مي پروتئين بيشتر پايداري
، SFT-6پروتئين  GCدرصد  بالابودن نسبي به توجه

 فضايي ساختار حفظ به قادر حدودي اين پروتئين تا
 ,Burge & Karlin( باشدمي بالاتر دماهاي در خود

1997.(  

  
  SFT-6 ژن پروموتر هيناح زيآنال

 برنامه از )TSSرونويسي ( شروع جايگاه شناسايي براي
PromoterScan آستانه مقدار شد. استفاده )cut off (

براساس  آناليز اين نتيجه شد. گرفته نظر در53/0معادل 
-6 ژن  پروموتري ناحيه كه دهدمي نشان 5شكل 

SFT محل شروع و 2749 تا 2499 نوكلئوتيد از 
  ).5ل كش(باشد مي 2516 نوكلئوتيد رونويسي

  

  
  .FgenesHه برنام با SFT-6 ژن جستجوي براي FJ228688.1 اكسشن آناليزه نتيج .4 شكل

  
  . PromoterScan برنامه با يرونويس شروع هيناح يافتن يبرا SFT-6 ژن پروموتريه ناح زيآنال .5 لكش

  
 بالادست دينوكلئوت هزار( پروموتر هيناح نيهمچن

 PromoterScanه برنام با كه ترجمه) شروع كدون
 آناليز منظور به PlantCare آنلاينه برنام با شد تعيين

 نوع 30 تعداد گرفت. قرار زيآنال مورد هاالمنت سيس
 يبرخ كه شد مشخص پروموتر هيناح در المنت سيس

 يها المنتسيس يبرخ و يعموم يها المنت سيس جزو
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  ).6 لكش( هستند ياختصاص
  
 برنج ژنوم در ژن يكيزيف يابينقشه

  NCBI سايت در كه SequenceViewer برنامه با
 ژن حامل توالي كه شد مشخص باشد،مي دسترس قابل

6-SFT  اكسشن)FJ228688.1( روي كروموزوم بر 
 تا 1 نوكلئوتيد از يكفيزي موقعيت در برنج 4 شماره

). به دليل اهميت 7ل كش(دارد  قرار 3146 نوكلئوتيد
  گرفت. قرار ژن در برنج مورد آناليز برنج در تغذيه، اين

 در MapViewer برنامه طريق از فوق نتيجه
 نشان و شد تأييد نيز www.gramene.org سايت
كاريوتايپي  نقشه روي بر SFT-6 ژن كه شد داده

  ).8ل كدارد (ش قرار 4 كروموزوم بازوي روي گندم بر
 SFT-6پروتئيني پروتئين  چندگانه توالي همرديفي

 هاي گونه ديگر به مربوط توالي پروتئيني شش گندم با
 برنامه با آناليز گندم انجام شد. نتيجه اين SFT-6ژن 

MultiAlign بين بالايي همولوژي كه داد نشان 
-6ژن  از ديگر گونه شش و گندم SFT-6پروتئين 

SFT 9 لكش( دارد وجود.( 

  

  
 ژن پروموتر هيناح در ريدرگ يهاالمنت سيس آناليز .6 لكش

6-SFT ه برنام باPlantCare.  
  
  
  
  
  
  

  
  NCBI  سايت در MapViewerه برنام با برنج ژنوم در SFT-6 ژن حامل اكسشن يكزييف محل نييتع .7 لكش
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  سايت در BLSATnه برنام با گندم يها موزومكرو يكاريوتايپ نقشه يرو بر SFT-6 ژن حامل اكسشن يكزييف محل تأييد .8 لكش

www.gramene.org  
  

  

  
 ديگر به مربوط ينيپروتئ يتوال شش با گندم SFT-6 نيپروتئ يتوال مقايسه يبرا MultiAlign برنامه با چندگانه يهمرديف .9 لكش

  .باشنديم مطالعه) اين در شده انتخاب ژن( گندم SFT-6 ژن يهاگونه
  
  
  
  
  
  
  

 خواص بررسي و نيپروتئيه اول ساختار اتيخصوص
  فيزيكوشيميايي

 مورد پروتئين فيزيكوشيميايي خواص بررسي يبرا
 برنامه از و پروتئينه اولي ساختار از بررسي

PROTPARM كتريكايزواله نقط شد. استفاده 
)pI( 24 آن خالص بار و 19/5 نظر مورد نيپروتئ - 

 53  مثبت بار با يهانهيآم دياس تعداد زيرا( شد نييتع
 از باشد).يم 77 يمنف بار با يهانهيآم دياس تعداد و

 7/8(ي فراوان بالاترين نهيآمي دهاياس بيترك نظر
 صفر( يفراوان كمترين و نيآلان به متعلق )درصد
 و پيروليزينه نيدآمياس دو به متعلق درصد)

 كي كيتركزواليا نقطه در باشد.يم سلنوسيستئين
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 و دهديم دست از را خود بار نيپروتئ اي و دينواسيآم
 به قادر ميمستق انيجر باي كيتركال دانيم در نيبنابرا
 كي كيتركزوالياه نقط از اطلاع باشد.ينم تكحر

 يسازنهيبه و انتخاب يبرا توانديم نيپروتئ
 نيپروتئ يسازخالصي برا استفاده مورد يها روش
 تروفورزكال و يوني تبادل يروماتوگرافك از اعم

 علاوه به .باشد ديمف اريبس نگيوسكفو كيتركزواليا
 قرار كيتركزواليا pHه محدود در هك ييهانيپروتئ
 با يديپپته رشتي منف و مثبت بار مجموع و دارند

 ندارد را آب ينگهداريي توانا ديپپت بوده، برابر گريدكي
 يگريز آب نيانگيم يطرف از ند.كيم رسوب ريناگز و

 يبررس باشد.يم -GRAVY( 298/0( آن كل
 دهديم نشان) Instability indx( يناپايدار شاخص

 شاخص زيرا دارد يبالاي عمر نيپروتئ اين كه
 يحاك موضوع اين است. 96/32 يبالا آن يناپايدار

 ازين سلول در معمولا نيپروتئ اين به كه است آن از

 زانيم انگريب هانيپروتئ يداريناپا شاخص است.
 باشديم حرارت برابر در شيآزماه لول در آنها يداريپا
 .دارد يبستگ موجود يهانهيدآمياس نوع به نيا و

 يهانيپروتئ يبرا شده محاسبهي داريناپا شاخص
 هك ييهانيپروتئ هك دهند يم نشان يبررس مورد

 ثبات با باشند 40 از تر كوچك آنها يداريناپا شاخص
 بنابراين .بود خواهند ثبات يب صورت نيا ريغ در و

 باشد.مي پايدار هايپروتئين جزو SFT-6 پروتئين
ي حرارت تنش مثل تنش طيشرا در داريپا يهانيپروتئ

 در را ردشانكعمل جهينت در و خود سوم ساختار تواننديم
  ).Pettersen et al., 2004( نندك حفظ تنش طيشرا

 كه شد مشخص زين PROTSCALE برنامه با
 در تليدول و تيك روش طبق مطالعه مورد نيپروتئ
 C انتهاي به نزديك همچنين و Nي انتها به كنزدي
 به توجه با( باشديم يدار معني يآبگريز يدارا خود
   ).10 لكش در 1 برابر برش خط

  

�  
  PROTSCALE ه برنام با SFT-6نيپروتئ يآبگريز زيآنال .10 لكش

  
  
  
  
  

 از پس پروتئين اين كه دهدمي موضوع نشان اين
 آبگريزي خاصيت واسطه به سيتوزول در سنتز
 جاي بايد به و بماند سيتوزولي فضاي در تواند نمي

 اما كند. انكم نقل سلول از خارج يا سلول در ديگري
 مورد پروتئين كه گفت تواننمي هنوز آناليزها اين با

   .يافت خواهد استقرار كجا در درنهايت مطالعه
(خاصيت آبگريزي پروتئين)  GRAVYمتوسط 
ها از تقسيم مجموع شده براي پروتئين كل محاسبه

 در آمينه اسيدهاي تمام شده براي هيدروپاتي محاسبه
تعداد كل اسيدهاي آمينه آن پروتئين به  بر پروتئين
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  آيد.دست مي
پروتئين اين نتيجه مشخص  GRAVYدر بررسي 

 باشد. متوسط آبگريز مي SFT-6شد كه پروتئين 
 دهنده شاخص ) نشانGRAVYكل ( هيدروپاتي

 GRAVYكه صورتيدر  باشد. مي پروتئين گريزي آب
 معني بدين باشد، منفي پروتئين يك براي شده محاسبه
 مثبت صورت در و است پروتئين غيرقطبي آن كه است
 محاسبه GRAVY شود.قطبي محسوب مي آن بودن
دهنده و نشان باشدمي منفي SFT-6 پروتئين براي شده

 قطبي هايپروتئين باشد. حلاليتبودن آن مي غيرقطبي
حلال  مواد در غيرقطبي هاي پروتئين حلاليتاز  بيشتر
پروتئين،  ويژه هر هايحلال برابر در .باشدمي

 قطبي در هاي پروتئين و وسط در غيرقطبي هاي پروتئين
هاي پروتئين كنند. از مي پيدا تجمع بيروني قسمت

 دارو به انتقال براي اهدافي عنوان به توانمي غيرقطبي
 به سيگنال خاص افزودن با كرد، استفاده نظر نقطه مورد
 دادن و قرار نظر مورد قسمت به انتقال براي پروتئين

 طراحي صورت اين پروتئين در (دارو) هدف ماده
   .گيرد مي

 SFT-6 درخت فيلوژني براساس توالي پروتئين
 درخت گرفتند. قرار گروه 8 در توالي 21 داد نشان

 اشتقاق زمان ها،توالي شباهت اساس بر فيلوژنتيكي
 شباهت اساس بر را هاگونه و كندمي مشخص را هاگونه

 قرار مختلف هايگروه يا گروه يك در تفاوتشان و
 25/76 پروتئين اين آليفاتيك شاخص همچنين دهد. مي
 در پروتئين اين پايداري عدم دهندهنشان كه باشدمي
 عبارت واقع در آليفاتيك شاخص باشد.مي حرارت برابر
 آليفاتيك هايزنجيره با كه نسبي پروتئين حجم از است
 فاكتور يك عنوان به و) A, V, I, L( اندشده اشغال
 گلوبول هايپروتئين حرارتي ثبات در افزايش مثبت

هاي باكتري در دليل همين به و شودمي مانند محسوب
آليفاتيك  شاخص داراي هاپروتئين گرما، به مقاوم
 آليفاتيك بسيار شاخص با هايي پروتئين باشند.مي بالايي

 دامنه دمايي بسيار در است ممكن )100از  بالا (بالاتر
چون شاخص آليفاتيك  .دهند نشان ثبات خود از بالايي

باشد، در نتيجه اين مي 100پروتئين مور مطالعه كمتر از 
 دماي در و ندارد بالايي پايداري حرارت برابر در پروتئين

  باشد.نمي خود سوم ساختار حفظ به قادر بالا
  
  سلول در نيپروتئ يولكمول نقش و استقرار محل

 توليد از پس پروتئين قرارگيري محل تعيين منظور به
 اين با .شد استفاده UNIPROT هبرنام از سلول در

 68 معادل SFT-6 نيپروتئ يولكمول وزن برنامه
 شناسي هستي نظر از و شد نييتع كيلودالتون

)Ontology( 6 نيپروتئ كه شد مشخص-SFT در 
 انكم نقل سلول از رونيب به و ماندينم سلول داخل

 InterPro  پايگاه در جستجو با همچنين .كنديم
 و شد شناسايي مطالعه مورد نيپروتئ يولكمول نقش

 ولازيهيدر تيقابل پروتئين اين كه شد مشخص
   دارد. )O-glycosyl تركيبات (هيدروليز

  
  گناليس هاييتوال وجود زيآنال
ه برنام از سيگنال هايتوالي وجود آناليز انجام يبرا

SignalP مشخص سيگنال هايتوالي شد. استفاده 
 سلول از قسمت كدام به توليدشده پروتئين كه كندمي

 كه دهديم نشان برنامه اين نتايج شود. منتقل
 عبور منظور به يگناليس يتوال داراي SFT-6 نيپروتئ

 ترشحي پروتئين واقع در و استي سلول يغشا از
 و باشدمي قبلي نتايج مشابه جهينت اين باشد.مي

 توپلاسميس در سنتز از بعد نيپروتئ اين كه آشكاركرد
 هسته به انتقال يبرا اما شود. منتقل هسته به بايد

 در )NLS( ياهسته استقرار سيگنالي توال وجود
 ,.Murakami et al( دارد ضرورت آن C يانتها

2005; Kojima et al., 2002.( اين تأييد براي 
  باشد.مي بيشتري مطالعات به نياز موضوع
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  نيپروتئ يينها استقرار محل رييرهگ زيآنال
 نشان MitoProt II برنامه با نيپروتئ يتوال زيآنال
 از پس SFT-6 نيپروتئ انتقال احتمال كه دهد يم

 اريبس يتوكندريم به ترجمه از پس تغييرات و توليد
 نيپروتئ يتوال زيآنال نيهمچن است. )0045/0( نيپاي
 انتقال احتمال كه دهديم نشان TargetP برنامه با

 ريمس و كلروپلاست ،يتوكندريم به SFT-6 نيپروتئ
 شوديم استنباط بنابراين است. نيپاي اريبس يترشح

 اين و شودينم منتقل يتوكندريم به پروتئين اين كه
 توسط يقبل نتايجه كنندتأييد ديگر بار كي جهينت

 نيپروتئ بودن يسلول داخل بر يمبن SignalP برنامه
  .باشديم سلول هسته در آن استقرار زين و

  
 در شده حفاظت هاينيدم و هافيموت ييشناسا
  نيپروتئ

شده  حفاظت هايدمين و هاموتيف شناسايي منظور به
 شد. استفاده InterProScan جامع برنامه از پروتئين در
 sft-6 نيپروتئ كه داد نشان برنامه اين با زيآناله جينت

-PF00251 )Glyco شده حفاظت نيدم دو يدارا

hydrolasy( پيوند) چند يا يك بين گليكوزيدي 
  SSF75005 و كند)مي هيدروليز را كربوهيدرات

)Arabinana( در) در دارد) نقش پكتين تخريب 
  SSF49899 نيدم كي و آميني يانتها

)Cancanava( هيدروليز) (يانتها در گلوكز 
 ژن شناسي هستي زيآنال نيهمچن باشد.يم كربوكسيلي

)GO( اين يولكمول نقش كه داد نشان برنامه اين با 
  باشد. يم o-glycosyl تركيبات هيدروليز نيپروتئ

 يشناساي يبرا fst-6 نيپروتئ يتوال ترقيدق يبررس
-CD برنامه با توالي اين در شده حفاظت يهافيموت

search 6 نيپروتئ كه داد نشان-SFT رخانواد بهه اب
Glyco-32 سه اين كه است ذكر به لازم دارد. تعلق 

 ريدرگ يهانيپروتئ در معمولاً بالا در شده ذكر موتيف

 اين شود.يم يافت O-glycosyl تركيبات هيدروليز در
  است. شده تشكيل آمينه اسيد 130 از دمين
  
 نيچند با SFT-6 نيپروتئ يتوال چندگانه يفيهمرد
 اهانيگ در O-glycosyle هيدروليز در ريدرگ نيپروتئ

 مختلف

 (اكسشن fst-6 نيپروتئ يتواله چندگان يهمرديف
JQ728011( در ريدرگ ژن چندين ينيپروتئ يتوال با 

 برنامه با مختلف اهانيگ در O-glycosyle هيدروليز
MultiAlign ه شد حفاظت هايدمين بررسي منظور به

 نيدم كه داد نشان زيآنال اينه جينت شد. انجام هاآن
 ژن در آميني يانتها در O-glycosyle  شده حفاظت

6-sft از يحاك زيآنال اين نتايج ).11 (شكل دارد وجود 
 O-glycosyl  هيدروليز در sft-6 ژن كه است آن

 ياهسته استقرار گناليس داشتن واسطه به و دارد نقش
)NLS (تغييرات و ترجمه از بعد خود، آميني هپايان در 

   شود. مي منتقل هسته به ترجمه از پس
  
 نيپسيتر با هضم زيآنال

 شد استفاده PeptideCutter برنامه از منظور اين براي
 آنزيم با هضم از پس sft-6 پروتئين دهدمي نشان كه

 ).12شود (شكلمي تقسيم پپتيديقطعه  51 به تريپسين
پروتئين را تأييد  اين بودن زاغيرحساسيت نتيجه اين

 برشي، هايآنزيم توسط موردمطالعه كرد. اگر پروتئين
  شود. مي حساسيت باعث پروتئين آن نخورد برش

  
 ترجمه از پس راتييتغ

 بيني پيش و شده شناخته الگوهاي پيداكردن براي
 استفاده ScanPrositeبرنامه  از ترجمه از پس تغييرات

   شد.
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 هاباكس. مختلف اهانيگ در o-glycosyl  هيدروليز در ريدرگ ژن چندين ينيپروتئ يتوال با sft-6 ژن نيپروتئ يتوال مقايسه .11 لكش

  Glycosyl hydrolyse فيموت دمين به مربوط آمينيه پايان در بررسي) مورد هايژن از كدان هر آميني انتهاي در N (انتهاي
  

 
  ).شده است داده نشان نتايج از (بخشي PeptideCutterبوسيله برنامه  تريپسن با fst-6پروتئين  نحوه هضم بررسي .12 شكل

  
 از بعد احتمالي تغييرات هاي جايگاه برنامه اين با
 كه اندشده بندي دسته كلاس چهار در كلاً ترجمه
جايگاه  8 اتصال فسفوترئونين، جايگاه 10از  عبارتند
- Nجايگاه اتصال  5فسفوسرين،  اتصال

، 2مريستوليشن - Nجايگاه اتصال  9و  1گليكوليزيشن

                                                                     
1. N-glycosylation 

 وابسته به پروتئين كيناز cGMP و cAMP يك جايگاه
و يك جايگاه پروتئين كيناز  3فسفريليشن
باشد. اگر اين تغييرات پس از ترجمه مي 4فسفريليشن

صورت نگيرد پروتئين كارايي خود را به دست نخواهد 

 
2. N-myristoylation 
3. cGMP-dependent protein kinase phosphorylation 
4. Tyrosine kinase phosphorylation 
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  آورد.
 پروتئين دوم ساختار

 دوم ساختار Phyre2 آنلاين افزارنرم از استفاده با
 از حاكي حاصل نتايج شد. بينيپيش sft-6 پروتئين
 براي NCBI ديتابيس در مشابه ساختار 6 كه آنست
 ساختار ،ساختارها اين از يكي شد، پيدا پروتئين اين

 كه است pachysandra terminalis كريستالي
 ساختار است. sft -6 پروتئين با 100 شباهت داراي
 است شده داده نشان 13 شكل در شده بينيپيش
 مشخص GORIV افزارنرم با همچنين ).13 (شكل

 آلفا مارپيچ %24 حدود حاويsft -6  پروتئين كه شد
 بررسي منظور به اطلاعات اين و است هليكس
 ).14 (شكل باشدمي اهميت داراي پروتئين پايداري
 يهاهسته سطح آلفا چيمارپ يبرا انكم نيتر معمول
 طيمح با تعامل يبرا را رابط كي هك است نيپروتئ

 ليتما چيمارپي داخل قسمت ند.كيم جاديا رونيب يآب
 رونيب قسمت و گريز آب يدهاينواسيآم داشتن به
 دارد، دوست آبي دهاينواسيآم داشتن به ليتما

 سه د،ينواسيآم چهار هر از چيمارپ طول در نيبنابرا
 يدهاينواسيآم ريسا بود. خواهند گريز آب دينواسيآم

 يسلول يغشا داخل اي و نيپروتئ هسته در موجود
 يهاچيمارپي لك طور به دارند. يگريز آب تيخاص
 گريز آب دينواسيآمي مترك تعداد سطح، در گرفته قرار

 ساختار ينيبشيپ در توان يم يژگيو نيا از دارند.
 ريمقاد با ينواح مثال يبرا گرفت. كمك هانيپروتئ

 و نيونيمت و نيلوس د،ياس نيگلوتام ن،يآلان از شتريب
 نيسر و نيروزيت ن،يسيگل ن،يپرول از مترك ريمقاد
 ساختار .دارند آلفا چيمارپ ليكتش به ليتما

 دارنيچ و دهيشكاريبس دوم ساختار بتا، يها صفحه
 با بتاي هاصفحه مهم يهاتفاوت از يكي باشد.يم

 در معمولاً هك ييهانهيدآمياس هك است نيا آلفا چيمارپ
 هم از اديز فاصله با ينيپروتئ رهيزنج اول ساختار

 مجاورت در ساختار نيا ليكتش يبرا اند،قرارگرفته
 ليتما بتاي هاصفحه نيبنابرا رند،يگيم قرار گريدكي

 دارند.ي زيناچ يريپذانعطاف و داشته يسخت به
 ي هاگروه انيم هكي ارشتهنيب يدروژنيه يوندهايپ

COو بتا رشته كي NH جاديا مجاوري بتاه رشت 
 باعث و بخشنديمي داريپا بتا صفحات به شوند،يم
 داشته گزاگيزي ظاهر صفحات نيا هك شونديم

 باشد بيشتر بتا و آلفا مارپيچ هرچه .باشند
 بيشتر آن پايداري و كمتر پروتئين پذيري انعطاف

 زياد SFT-6 پروتئين پايداري داد نشان نتايج است.
  نيست.
  

  
 ه برنام با sft -6 پروتئين براي پيشنهادي ساختار .13 شكل

Phyre2  
  

  
 افزار نرم با fst -6 نيپروتئ يدوبعد ساختار زيآنال .14 لكش

GORIV  
 

  پروتئين سوم ساختار
 كي انتخاب اساس بر يبعد سه ساختار يسازمدل



 )75-92( 1401 تابستان ،هشتمو يس ياپي، پچهارمدهم، شماره دوازسال  ،يزراع اهانيگ يفناور ستيز يمجله علم 90

 

 

 از استفاده با هدف نيپروتئ با بالا شباهت با يالگو
 گرفت انجام Swiss Model ياطلاعات گاهيپا

)Brown et al., 2007( شكل) 15.(   
  
  
  
  
  
  

  
  Swiss Modelگندم در  fst-6شده  سازيساختار مدل .15شكل 

  
  الگو با هدف پروتئينه اسيدآمين همساني ميزان .2 جدول

Template 
Seq 

Identity 
Oligo-
state 

Found 
by 

Method Resolution 
Sq 

Similarity 
Range Coverage Description 

4v7e 60% Monomer BLAST 
ELECTRON 

MICROSCOPY 
5.5 Å 0.33 1-389 81% 40S ribosomal 

protein S29 

  
 در sft-6 پروتئين سازيمدل براي منتخب الگوي

 سال در و بوده آمينه اسيد 138 داراي )4v7e( گندم
 Triticum از آنگستروم 5/5 تفكيك قدرت با 2014

aestivum كشف الكتروني ميكروسكوپه بوسيل 
 پروتئين با 4v7e الگوي يكساني ميزان است. شده
 باشدمي %67/33 آن شباهت ميزان و %80 هدف

 شده، بينيپيش مدل خصوصيات اساس بر ).2 (جدول
 را مطالعه مورد پروتئين خصوصيات توانمي

 كرد. بيني پيش

 با 4v7eي الگو نييپا شباهت زانيم به توجه با
 به يسازمدل هك دارد وجود احتمال نيا هدف نيپروتئ

 نشان خاطر ديبا اما باشد، شده انجام يترفيضع صورت
 انتقال كاتاليز در نيپروتئ نيا تياهم به توجه با هك ردك

 در كه مختلف هاي گيرنده به ساكارز از فروكتوزيل گروه
 در گام نياول دارد، اساسي نقش خشكي مانند هاييتنش
 اي و اتصال گاهيجاه مطالع جهت يبعد مطالعات انجام

 نيا يسازمدل قطعاً ننده،كفعال اي و يمهار يگاندهايل
 small ساختار از بخشي 4v7e. باشديم نيپروتئ

RNA سه ساختار باشد.مي گندم گياه در ريبوزوم در 
 نشان 16 لكش در شده يسازمدل يهانيپروتئ يبعد
  .)16 (شكل است شده داده

 Swiss Model در پيشنهادشده هايمدل ارزيابي
 باشد.يم GMQE و QMEAN پارامترهاي براساس

 يبرا بكمر يحساب تابع كي QMEAN4 تابع
 (هر local و ساختار) (كل global تيفيكي ابيارز

 نمودار باشد.مي شده سازيمدل ساختار )آمينه اسيد
 )X (محور مدل در اسيدآمينه هر براي Local كيفيت
 را )Y (محور بومي ساختار به انتظار مورد شباهت
 كه هاييآمينه اسيد معمول، طور به دهد.مي نشان
 پاييني كيفيت از بدهند، نشان را 6/0 زير امتياز

 توصيف چهار شامل QMEAN4 تابع برخوردارند.
ه فاصل پتانسيل چرخش،ه زاوي پتانسيل ساختاري

 پوشيحلال پتانسيل و بتا كربن متقابل اثر ها، اتم
 كه است كيفي ارزيابي يك GMQE باشد. مي

 كند.مي تركيب را الگو مدل ترازيهم خصوصيات
-Z ميزان و ساختار موضعي كيفي ارزيابي نمودارهاي
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score مركب حسابي تابع مورد در QMEAN4، 
 در چرخشي زواياي و حلاليت بتا، كربن ها،اتم تمامي
 ارزيابي ).16 (شكل است شده داده نشان 16 شكل
 هر و است بينيپيش مدل كيفيت بررسي منظور به مدل
 خصوصيات باشد، بالاتر شده بينيپيش مدل كيفيت چه
  است. ترنزديك بررسي مورد پروتئين خصوصيت به آن

 سازي از بهينه پس شده مدل ساختار كيفيت ارزيابي
 ابزار از استفاده با راماچاندران نمودار وسيله به انرژي

Rampage گرفت صورت )Schwede et al., 

 پركاربرد بسيار روش يك راماچاندران نمودار ).2003
كيفيت  ارزيابي و پروتئين چرخشي پلات زواياي جهت

   .باشدمي شده سازيمدل ساختار استرئوشيميايي
  

  
  نمودار و ساختار موضعي كيفي ارزيابي نمودار .16 شكل

هاي دياس درصد محاسبه با راماچاندران نمودار
 اي و مجاز مطلوب، ينواح در گرفته قرار نهيآم
 د.ينما يم نييتع را يورود مدل تيفيك رمجازيغ

 و %8/0 %،2/99 شودمي دهيد 17 لكش در چنانچه
 به گندم در شده مدل ساختار براي آمينه اسيد 50
 قرار مجاز ريغ و مجاز مطلوب، مناطق در بيترت

 تيفيك از مدل هر هك استي معن بدان نيا و دارند
 درصد هرچه ).17 (شكل است برخوردار ييبالا

 آن باشد، بيشتر مطلوب مناطق در آمينه اسيدهاي
 درستي به سازي مدل و دارد بهتري كيفيت مدل

  است. شده انجام
 سازيمدل يا مدلينگ مشابهت روش در
 مشابهت براساس پروتئين ساختمان اي، مقايسه
 هاي روش با شده شناخته هايساختمان با توالي

 اين بر روش اين واقع شود. درمي بينيپيش تجربي
 مشابهت پروتئين دو اگر كه است استوار اصل
ساختمان  احتمالاً باشند، داشته بالايي توالي
بعدي  سه دارند. ساختار مشابهي بسيار بعدي سه

 بهتر درك براي اطلاعاتي مهم منبع پروتئين
ديگر  اجزاي با آن اينتركشن و پروتئين عملكرد

 و سختي علت به باشد.و ...) مي (ليگاندها، پروتئين
 خصوصبه كريستالوگرافي فرآيند هزينه بودن پر
 كه SFT-6 مانند مهمي هايپروتئينمورد  در

 دارند، شده شناخته مسيرهاي حياتي در هاينقش
 به In silico ابزار طريق از ساختار آن پيشگويي

 بررسي و بعدي براي مطالعات منزله ميانبري
 ديگر عبارتبه خواهد بود. آن ساختاري جزئيات
 مهار يا سازيبراي فعال مؤثر ليگاند يك طراحي
 ساختار سازيبا شبيه خاص، مسير يك در پروتئين

 روند و صرفه بوده به مقرون پروتئين آن سوم
 ارزيابي به نتايج توجه با كند. مي تسريع را مطالعات

 با ضريب توانمي ايجادشده، هايمدل كيفي
و  آناليزها در هامدل اين از بالايي اطمينان
  نمود. استفاده بعدي هايطراحي
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 در شده يسازمدل sft-6 ساختار راماچاندران نمودار .17 شكل
 يدهاياس آل دهيا يريقرارگي معن به رنگ يآب ينواح گندم.

 زرد ينواح و مجاز، ينواح يمعن به رنگ رمك ينواح در نهيآم
  .باشنديم مجاز ريغ ينواح رنگ مك

  
 نشك و رفتاره مطالع در تواند يم مقاله نيا جينتا
-O  هيدروليز در ريدرگ ريمس در SFT-6 نيپروتئ

glycosyle باشد نندهككمك اريبس مختلف اهانيگ در 
 ريسا با نيپروتئ نيا برهمكنشه نحو يچگونگ فهم به و

ه نحو شدن روشن سازنهيزم و ردهك كمك هانيپروتئ
 ,.Labadorf et al( باشد هاسلول در آن تيفعال

2010; Misumi et al., 2011.(  

 فروكتوزيل 6 ساكارز نقش اهميت به توجه با
 به ساكارز از فروكتوزيل گروه انتقال در ترنسفراز
 مانند هاييتنش در هاآن نقش و مختلف هايگيرنده
 نيا يكيوانفورماتيب يبررس به قيتحق نيا در خشكي

 گرفت، صورت هك يجامع يبررس با شد. پرداخته ژن
 با رابطه در يفارس اي يسيانگل منبع چيه نونكات

 و است نشده منتشر ژن نيا يكيوانفورماتيبي بررس
 وجود ژن اين با رابطه در بيوانفورماتيكي اطلاعات

 بعدي مطالعات در توانمي تحقيق اين نتايج از ندارد.
 داكينگ و هاپروتئين بين برهمكنش بررسي مانند

   كرد. استفاده مولكولي
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