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           دهیچک

غیرفعالپروتئین )کنندههای  ریبوزوم  آنزیمRIPsی  مهارکننده  ی  داز یکوزیلگ  -Nفعالیت    باهایی  (  سنتز و 
های مختلف مهندسی ژنتیک باید ژن  توسط رهیافت  RIPهای نوترکیب  تولید پروتئین. برای  باشندمیپروتئین  

پروتئین این  نظر    هاکدکننده  مختلف  از  پارامترهای  و  تکاملی،  گیرد.    بیوشیمیاییساختاری،  قرار  بررسی  مورد 
با شاخص   Chenopodium albumیاه  های این خانواده مربوط به گپروتئین نتایج نشان داد بیشترین پایداری

شوند و  ها به دو کلاستر اصلی تقسیم میی تکاملی، این پروتئینطبق بررسی رابطه   .باشدمی  74/14ناپایداری  
های غیرفعال ساختار دوم پروتئیننشان داد.  بیشترین شباهت را     Spinacia oleracea در گیاهردیفی  نتایج هم

   است.تشکیل شده راندوم کویل و مارپیچ آلفای بیشتریی ریبوزوم از کننده
    

   سنتز پروتئینی کاربردهای بیولوژیکی، شاخص ناپایداری، آمارانتین، مهارکننده کلیدی:  کلمات

 
 

     مقدمه و هدف. 1



 
 
 

قرن مهم   از  یکی  سرطان در  میر  و  مرگ  عوامل  و  بیستم   ترین    یکم  و  بیست   قرن  در   شیوع  افزایش   و  تداوم  با   است 
  هند  است. کشور  سرطان  به  ابتلا  خطر   معرض  دراز هر چهار نفر یک نفر   که   است  کنندهنگران  قدری  به  وضعیت.  یابدمی  گسترش 

  میلیون  14  از  بیش  جهان  سراسر  در  رقم  این  است که  حالی  این در  کند،می  ثبت  را  سرطان  جدید  مورد   میلیون  11  از  بیش  سالانه
(. 1)  شوندمی  شناخته  زاسرطان  عنوانبه   که  هستیم  سرطان  ایجادکننده  عوامل   از  مختلفی  انواع  معرض  در  دائماً  ما.  است  نفر
سرطانبه که    هاییسلول  طبیعی  غیر  رشد  طورکلی  رشد  تواناییاست   و   رادیوتراپی  جراحی،اند.    داده  دست  از  را  خود توقف 

 درمان   در  که  است  موضعی  روش   یک  پرتودرمانی .شوندمی  استفاده   سرطان  درمان  برای  مرسوم  هایعنوان روش به  درمانیشیمی
به  .شودمی  استفاده  سرطان اخیر  سال  چند  منشا  در  با  ترکیبات  روی  بر  تحقیقات  سرطان،  درمان  اثربخشی  به  دستیابی  منظور 

  (RIPs)ی ریبوزمکننده  های غیرفعال پروتئین از جمله این ترکیبات(.  2طبیعی از جمله ترکیبات گیاهی سوق داده شده است )
  S  60زیر واحد بزرگ    S  28ریبوزومی    RNAدهند و با جدا کردن  گلیکوزیداز را نشان می-N  ریبوزومی  RNAاست که فعالیت  

میریبوزوم برگشت  غیرقابل  حالت  در  پرتئین  سنتز  مانع  یوکاریوتی،  )های  داده  (.3شود  نشان  قبلی  که  مطالعات   ها  RIPاست 
 (. 4) دهدمی  نشان خود  گسترده از طیف با ضدویروسی ضدقارچی و ضدباکتریایی، ضدتوموری، فعالیت مختلفی از جمله فعالیت

های مختلف در مهندسی ژنتیک عوامل مختلفی نقش دارد که لکردی بالا توسط میزبانبرای تولید پروتئین با خاصیت عم
باید ویژگی آن  پروتئین طی  بیوانفورماتیکی  آنالیزهای  ازاین مطالعه  بررسی شود. هدف  و تکاملی ژن  بیوشیمیایی  های ساختاری، 

حضور یا عدم حضور پیوند دی   شاخص آلیفاتیک،  های دارای خاصیت بیولوژیکی به منظور تعیین ساختار دوم، شاخص ناپایداری،
 Amaranthus viridis  ،Amaranthus tricolor  ،Beta vulgaris ،  Betaسولفیدی و بررسی روابط تکاملی در گیاهانی از جمله  

vulgaris subsp. Vulgaris، album   Chenopodium  ،Chenopodium quinoa  ،Spinacia oleracea، Daucus 

carota subsp. Sativus ،Bougainvillea spectabilis باشد.می 
 
 

  تحقیق . تئوری و پیشینه2

 

وصیات فیزیکی به  ها بر اساس خصهای موجود در گیاهان صورت گرفته، این پروتئینRIPهایی که بر روی  طبق بررسی
آنزیم  Iهای نوع  RIPشوند.  تقسیم می   III  و  II  و  Iسه نوع اصلی نوع   با وزن تقریبا  که  با    30های تک واحدی  کیلو دالتون و 

، شامل دو دمین  IIهای نوع  RIP  .اندهای موجود در طبیعتRIPترین نوع  همچنین فراوان  گلیکوزیدازی هستند و  -Nفعالیت  
فعالیت    30فعال    Aمتفاوت هستند، یک زنجیره   با  دالتونی  با وزن   Bیک زنجیره    و دمین دیگر شامل  گلیکوزیدازی  -Nکیلو 

. این دو  کندرا فراهم می به داخل سلول میزبان    Aتسهیل جذب زنجیره    امکانبا خاصیت لکتینی    است کهکیلو دالتون    35حدود  
 30فعال    Aنیز دارای زنجیره ی    IIIنوع    یهاRIP.  شوندسولفیدی بصورت کووالان بهم متصل میزنجیره توسط یک پیوند دی

شده   بیناشناخته ترک  یعملکرد  نالیترم  Cدامنه    کیاست و با    RIPدر  ی شناخته شده  دازیکوز یگل  -N  تیبا فعال  یدالتون  لویک
 . (4)کمتر هستند اریبس IIنوع  ای Iنوع  یها RIPبا  سه یها فقط از جو و ذرت مشخص شده اند و در مقا RIP نیاست. ا

گستردهبررسیطی   اینهای  در  که  است،ای  گرفته  صورت  دارای   RIPباره  که    یدازیکوزیگل  -N  تیفعالها  هستند 
کند. علاوه بر فعالیت کلاسیک آن به صورت  کند و سنتز پروتئین را به طور غیرقابل برگشتی مهار میها را غیرفعال میریبوزوم

RNA N-glycosidase  ،RIPs    از آدنین  برش  پلی    DNAکار  دم  می  A  ،RNAیا  انجام  علاوه را  به  دهند. 



 
 
 

است  polyadenosine glycosidaseفعالیت شده  گزارش  آنها  از  بسیاری  عملکرد   برای  این  با  RIPو  سمومی  به  را  آنها  ها 
 .(5) ، ضدباکتری و ضدویروسی تبدیل کرده استخاصیت ضدسرطانی

بیان عملکردی یک    2004  در سال  وانگ و همکاران بار  اولین  گروه  سم  برای  از  عنوانRIPگیاهی  با   Abrin-a A chainها 

(ABRaA)    جدسازی شده از گیاهAbrus precatorius     با فعالیتN-    28گلیکوزیدازیS rRNA  اشرشیا   یوکاریوتی در میزبان 
 را مورد بررسی قرار دادند. کلای

در    مطالعه همکاران  و  سازی  نشان    2006روی  خالص  و  کردن  کلون  برای  که  برگ    RIPداد  در   گیاهموجود 

Amaranthus tricolor  ی و مقایسه  خصوصیات ژنتیکیبررسی    به این منظور به  ولازم است    ی پروتئینشناسایی ژن کدکننده
بوگانین    پروتئین  بر روی  2018و همکاران در سال  برتولوتی  العات  . مط(6)  ها پرداخته شد  RIPاین پروتئین و سایر    روابط تکاملی

عنوان   سلول  RIPیک  به  روی  بر  فقط  هدفدار  عملکرد  و  بیولوژیکی  خاصیت  با  ایمونوتوکسین  سنتز  برای  که  داد  های  نشان 
 .(7) سرطانی لازم است که این پروتئین از نظر ساختاری و خصووصیات بیوشیمیایی و پایداری شناسایی شود

 

 ها . مواد و روش3
 

م این  کننده  13طالعه  در  غیرفعال  پروتئین  آمینواسیدی  اطلاعاتی  توالی  پایگاه  از  ریبوزوم  فرمت   NCBIی  به  و  دریافت 
FASTA  تجزیه آنالیز  توالیذخیره شد.  افزار  ی کلاستر  نرم  با  استخراج شده  آن   MEGA6های  در طی  به طوریکه  انجام شد 

رسم شد و سپس از طریق    neighbor-joiningو سپس درخت فیلوژنتیکی براساس    ندردیف شدهم  ClustalWها با روش  توالی
پرداخته شد. هم فیلوژنتیکی  بررسی روابط  ژنتیکی به  توالیمحاسبه فاصله  نرم    ردیفی  از طریق  آمینواسیدی گیاهان مورد مطالعه 

  انجام شد. MegaAlignافزار 

مقایسه نرمآنالیزهای  توسط  بیوانفورماتیکی  و  سایت  ای  وب  در  برخط  نرم  expasyافزارهای    protparamافزار  توسط 
ی ایزوالکتریک، شاخص ها نظیر تعداد آمینواسیدها، وزن مولکولی، نقطهپروتئینفیزیکوشیمیایی  محاسبه شد و طی آن خصوصیات  

رصد آلفا هلیکس، مارپیچ بتا، سوپر  ناپایداری و شاخص آلیفاتیک بررسی شد. برای تعیین ساختار دوم پروتئین ها به منظور بررسی د
از وب سایت   پروتئین  sopmaکویل  پیوند دی سولفیدی در  یا عدم حضور  بررسی حضور  برای  از وب استفاده شد. هم چنین  ها 

 . (8) استفاده شد softberryسایت برخط 

 
 

 . نتایج وبحث  4

 

 ها RIPو هم ردیفی  یآنالیز فیلوژنتیک 4.1
 

و در ادامه به بررسی رابطه    شدرسم  های گیاهان مختلف  RIP  نیب  یکیرابطه ژنت  لیو تحل  هیتجز  یبرا  یکیلوژنتیدرخت ف
. نتایج حاصل از این بررسی ه شدپرداخت  مختلفها  RIP و سایر    A.viridisدر گیاه    ( AAD09240.1)  پروتئین آمارانتینتکاملی  



 
 
 

 ها RIPدر یک کلاستر جدا قرار گرفت و سایر    AAK28323.1ایجاد شد و    هاRIPکه دو کلاستر اصلی در بین    بیانگر این است
 . (1)شکل  ر یک کلاستر دیگر جمع آوری شدندد

 
 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 در گیاهان مختلف  RIPهای پروتئین . درخت فیلوژنتیکی توالی1شکل 
 

با پروتئین آمارانتینی ژنتیکی نزدیکرابطه   AAB67746.1تر نشان داد پروتئین  بررسی دقیق   (AAD09240.1)   تری 
 (. 2)شکل باشد می 005/0ی ژنتیکی بین آنها که فاصلهبه طوری دارد

 
 

 
 های گیاهیدر گونه RIP. فاصله ژنتیکی بین پروتئین 2شکل 



 
 
 

 
 

 17 و در اییین میییان اسیییدآمینه هییم ردیییف هسییتند 23در توالی آنها نشان داد که  ها RIP  این  نتایج حاصل از همردیفی
و   AAD09240.1تر بر روی  یقبررسی دق  در طی این هم ردیفی  .(3)شکل    اندگریزآب  های مشترک،از بین اسیدآمینه  اسیدآمینه

AAB67746.1  متیییونین در ی نشان داد که فقط یک جایگزینی در طی تکامل صورت گرفته و اسید آمینهAAB67746.1  هبیی 
ی متیونین به دلیل داشتن گوگرد توانییایی شییرکت قرار گرفته است. اسید آمینه  AAD09240.1جای اسیدآمینه ی ایزولوسین در  

 در پیوند دی سولفیدی دارد.
 



 
 
 

 

 ها RIP یدینواسیآم یچندگانه توال یفی. هم رد3شکل 
 

 

 ها  RIPآنالیز ساختار فیزیکوشیمیایی  4.2

 
پروتئینبررسی ساختار فیزیکو آمینهکه تعداد    دهدها نشان می شیمیایی  پروتئیناسید  این  تا   270ی  ها در محدودهها در 

است که در آن بار الکتریکی برابر صفر    pHای از  ایزوالکتریک نقطهی  کیلو دالتون است. نقطه   47تا    26و وزن مولکولی    427
د است. علاوه بر  در کمترین ح  pHها در این  طوری که انحلال پروتئینسازی پروتئین اهمیت دارد. به   است. این مطلب در خالص

این  پویایی  است  pH  آن  صفر  برابر  الکتروفوکسینگ  سیستم  ترین  در  اسیدی   .RIP  پروتئین  ،AAL35962.1   نقطه ی با 
 است.  9/ 76 کیزوالکتریا یبا نقطه  AAD09240.1باشد و قلیایی ترین آنها پروتئین می 16/5ایزوالکتریک 



 
 
 

پروتئین ناپایداری  لولهشاخص  در  آنها  پایداری  میزان  بیانگر  بهها  است.  آزمایش  پایینی  عدد  این  اگر  که  از  طوری  باشد   40تر 
  14/ 74باشد و شاخص ناپایداری آن  می   AAK28323.1شود، پایدارترین پروتئین  دار در نظرگرفته میعنوان یک پروتئین پایبه

 است.  
شاخص آلیفاتیک   است.   16/42  یداریبا شاخص ناپا  AAD09240.1به پروتئین  هم مربوط    یداریشاخص ناپا  ن یشتریب

شود و ممکن )آلانین، والین، ایزولوسین و لوسین( یک پروتئین تعریف میهای آلیفاتیک عنوان میزان نسبی زنجیرهیک پروتئین به
در     مشاهده شد های کروی در نظر گرفته شود، که عنوان یک فاکتور مثبت در جهت افزایش مقاومت به گرما در پروتئیناست به

 . است 49/91عدد    با XP_017226759.1به پروتئین اینجا بیشترین شاخص آلیفاتیک مربوط 
و آنالیز ما گریزتر است  باشد پروتئین آب  تربیانگر حلالیت پروتئین است که هر چه این شاخص منفی   GRAVYشاخص

آب دوست ترین   -0/ 037با عدد    AAL35962.1آب گریزترین و پروتئین    -434/0با عدد    AAD09240.1نشان داد پروتئین  
 . (1)جدول  باشدپروتئین می

 
 ها  RIP یمورد بررس یهاشاخص. 1جدول 

 

Family Species RIPs 

name 

Ami

no 

acid 

resid

ues 

Mw 

(kDa) 

 

pI (Asp 

+ 

Glu) 

(Ar

g+

Lys

) 

Instabili

ty index 

Aliph

atic 

index 

GRA

VY 

Protein_id 

 

Amarant

haceae 

Amaranthus 

viridis 

amaranthi

n 

270 30 9.76 21 30 42.16 77.37 -

0.434 
AAD09240.

1 

 Amaranthus 

tricolor 

amarandin

-S 
284 32 9.70 21 32 41.16 75.60 -

0.407 

AAB67746.

1 

Chenopo

diaceae 

 

Beta vulgaris RIP 321 35 9.49 29 41 24.36 87.51 -

0.141 

CAK22417.

1 

 

 

Beta vulgaris 

subsp. 

Vulgaris 
 

hypothetic

al protein 

239 26 9.63 20 31 23.51 85.51 -

0.141 

KMT02560.

1 

 Beta vulgaris 

subsp. 

Vulgaris 

 

hypothetic

al protein 

314 35 5.66 36 34 33.18 91.27 -

0.139 

KMT02558.

1 

 Chenopodium 

album 

 

CAP30B 279 31 9.48 24 34 

 

14.74 

 

91.22 

 

-

0.263 

 

AAK28323.

1 

 

 Chenopodium 

quinoa 

antiviral 

protein 

MAP-like 

305 34 8.97 31 36 26.65 86.98 -

0.247 

XP_021735

486.1 

 Chenopodium 

quinoa 

antiviral 

protein 

MAP-like 

427 47 9.10 40 

 

49 

 

29.65 

 

88.88 

 

-

0.142 

 

XP_021750

669.1 
 

           

 Spinacia 

oleracea 

hypothetic

al protein 

319 35 5.88 36 34 33.50 88.06 -

0.156 

KNA20055.

1 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/AAD09240.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=BGMY0MZZ013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/AAD09240.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=BGMY0MZZ013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/AAB67746.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=2&RID=BGMY0MZZ013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/AAB67746.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=2&RID=BGMY0MZZ013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/CAK22417.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=6&RID=BGMY0MZZ013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/CAK22417.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=6&RID=BGMY0MZZ013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/KMT02560.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=9&RID=BGMY0MZZ013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/KMT02560.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=9&RID=BGMY0MZZ013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/KMT02558.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=11&RID=BGMY0MZZ013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/KMT02558.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=11&RID=BGMY0MZZ013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/13506763
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/13506763
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_021735486.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=3&RID=BGMY0MZZ013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_021735486.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=3&RID=BGMY0MZZ013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_021750669.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=7&RID=BGMY0MZZ013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_021750669.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=7&RID=BGMY0MZZ013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/KNA20055.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=4&RID=BGMY0MZZ013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/KNA20055.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=4&RID=BGMY0MZZ013
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 ها  RIPساختار دوم آنالیز  4.3
 

دوم   نمونهRIPآنالیز ساختار  مطالعه  های  مورد  دادهای  پروتئین  نشان  این  دوم  آلفا ساختار  مارپیچ  و  راندوم کویل  از  ها 
 . (2)جدول  بیشتری تشکیل شده است

 
 ها  RIP. نتایج آنالیز ساختار دوم 2جدول 

 
Plants Accession no. Alpha helix 

(%) 

Extanded 

strand(%) 

Beta turn(%) Random coil (%) 

A. viridis AAD09240.1 37.04% 17.14% 1.85% 43.70% 

A. tricolor AAB67746.1 38.03% 20.07% 2.11% 39.79% 

B. vulgaris CAK22417.1 37.69% 19.63% 2.18% 40.50% 

B.  vulgaris 

subsp. Vulgaris 

KMT02560.1 33.05% 23.01% 2.93% 41.00% 

KMT02558.1 39.17% 17.83% 2.55% 40.45% 

Ch. album AAK28323.1 37.99% 20.07% 1.43% 40.50% 

Ch. quinoa XP_021735486.1 32.57% 22.04% 2.30% 43.09% 

XP_021750669.1 29.47% 26.00% 4.45% 39.81% 

S. oleracea KNA20055.1 37.62% 21.00% 2.82% 38.56% 

XP_021841707.1 34.91% 21.07% 2.83% 41.19% 

XP_021841937.1 34.59% 25.47% 2.83% 37.11% 

D. carota subsp. 

sativus 

XP_017226759.1 39.24% 18.06% 2.43% 40.28% 

B. spectabilis AAL35962.1 36.39% 22.30% 4.26% 37.05% 

 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_021841707.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=5&RID=BGMY0MZZ013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_021841707.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=5&RID=BGMY0MZZ013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_021841937.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=10&RID=BGMY0MZZ013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_021841937.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=10&RID=BGMY0MZZ013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_017226759.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=8&RID=BGMY0MZZ013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_017226759.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=8&RID=BGMY0MZZ013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/17149254
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/17149254
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/AAD09240.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=BGMY0MZZ013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/AAB67746.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=2&RID=BGMY0MZZ013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/CAK22417.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=6&RID=BGMY0MZZ013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/KMT02560.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=9&RID=BGMY0MZZ013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/KMT02558.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=11&RID=BGMY0MZZ013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/13506763
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_021735486.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=3&RID=BGMY0MZZ013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_021750669.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=7&RID=BGMY0MZZ013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/KNA20055.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=4&RID=BGMY0MZZ013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_021841707.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=5&RID=BGMY0MZZ013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_021841937.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=10&RID=BGMY0MZZ013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/XP_017226759.1?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=8&RID=BGMY0MZZ013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/17149254


 
 
 

 

 بررسی حضور یا عدم حضور پیوند دی سولفیدی  4.4

 
ی سیستئین وجود دارد اما  ها، اسیدآمینهاین پروتئینی برخی از  دینواسیآم  یتوال  در   شد کهمشاهده    هایبررس  نیا  یدر ط 

دهد ها نشان می  RIPتوماس و همکاران در رابطه با   نتایج حاصل از تحقیقات  هیچکدام در پیوند دی سولفیدی شرکت نکردند.
پروتئین این  و  که  مرتبط هستند  با هم  فیلوژنتیکی  نظر  از  خانواده  RIPها  توالی  های  نظر  از  نزدیک،  اسیدآمینه همسانی  های 

ردیفی نشان داد  شوند و و نتایج هم ها به دو کلاستر اصلی تقسیم میی تکاملی، این پروتئینطبق بررسی رابطه(.  9بالایی دارند )
بیشترین شباهت را با  Spinacia oleracea یاه  در گ  XP_021841707.1و    KNA20055.1ی دسترسی  دو پروتئین با شماره 

نتایج حاصل    اند.ای هم به یکدیگر نزدیکباشد و از نظر توالی اسیدآمینهی ژنتیکی بین آنها صفر می طوری که فاصله هم دارند به  
ها به ترتیب مارپیچ آلفا، راندوم کویل، صفحات بتا و دهد که در ساختار دوم این پروتئیناز تحقیقات حسینی و همکاران نشان می

ها راندوم کویل بیشتر از  RIPدهد که در ساختار  (. برخلاف نتایج آنها مطالعات ما نشان می 10د ) دور بتا دارای بیشترین مقدار بو 
است. اخیرا در مهندسی ژنتیک، برای تولید پروتئینی با کاربرد بیولوژیکی مطلوب به بررسی خصوصیات آنها اعم از  مارپیچ آلفا بوده 

شاخص   و  آلیفاتیک  شاخص  می  GRAVYپایداری،  )پرداخته  شماره11)  و  (10شود  با  پروتئین  شده،  انجام  بررسی  طبق  ی  (. 
  .باشد می های مورد مطالعه RIPدر بین  RIPپایدارترین  AAK28323.1دسترسی 

 
 

 . پیشنهادات5

  
نشان   غیرفعالپروتئین  دهدمیمطالعات  ضدباکتریایی  های  و  ضدویروسی  ضدسرطانی،  فعالیت  دارای  ریبوزوم  کننده 

عنوان یک کاندید داروی جدید برای درمان سرطان و از بین بردن ویروس و باکتری مطرح گردد. تواند بهد. بنابراین مینباشمی
این پروتئین در گیاهان مختلف وجود دارد. بنابراین قبل از جداسازی ژن مورد نظر از گیاهان موجود و بیان    دهدمیمطالعات نشان  

منظور بررسی خصوصیات ساختاری و فیزیکوشیمیایی گیاهان مختلف انجام  آنالیزهای بیوانفورماتیکی به   آن در میزبان مناسب باید 
های مختلف از نظر خصوصیات ذکر شده با هم فرق دارد و باید ابتدا قبل از  گیرد. مطالعه ما نشان داد که این پروتئین در گونه 

اساس   بر  را  گیاه  بهترین  بیان،  و  پیوند دی سولفیدی، شاخص شروع همسانه سازی  ایزوالکتریک،  نقطه  پایداری،  نظیر  صفاتی 
 آلیفاتیک و غیره مورد بررسی قرار گیرند.   
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