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در Streptomyces lincolenesis PTCC 1629 سازي توليد لينكومايسين توسط بهينه
 شرايط آزمايشگاهي

 خسرو عيسي زاده ، ،  محمد فائزي قاسمي*زهرا لزومي

 اسلامی واحد لاهیجان، لاهیجان، ایرانگروه میکروبیولوژی، دانشکده علوم پایه، دانشگاه آزاد 
 

 چكيده 
آمینو اکتوز لینکوز  6اکسی دی 8و  6طور معمول دارای باشد که بهلینکوز آمید می هایترکیب لینکومایسین جزء :سابقه و هدف

با استفاده از روش PTCC 1629 استرپتومیسس لینکولنسیس هدف از این مطالعه بهینه سازی تولید لینکومایسین توسط . آمین است
 .بوده است آزمایشهاو طراحی  لاسیك یك فاکتور در یك زمان بودهک

توسط روش تغییر یك فاکتور در یك زمان در این تحقیق ابتدا بهینه سازی منابع کربن و نیتروژن آلی و معدنی : هامواد و روش
با استفاده از تولید شده  بیوتیکیآنتیفعالیت . انجام گرفت هایآزمایشسپس شرایط بهینه تولید توسط روش طراحی  .انجام پذیرفت

 .انجام شد های استانداردسویه
ترین منابع کربن و نیتروژن برای تولید لینکومایسین ترتیب مناسبکه گلوگز و نیترات پتاسیم به داد دست آمده نشانهنتایج ب :هایافته
استرپتومیسس های گرم مثبت به لینکومایسین تولید شده توسط باکتری .هستند PTCC 1629 استرپتومیسس لینکولنسیس توسط

 .باشندبیوتیك مقاوم میهای گرم منفی مورد آزمایش به این آنتیاند، ولی سویهحساس PTCC 1629 لینکولنسیس
بیوتیك بهترین اثر تولید آنتیدست آمده، منبع کربن گلوکز و منبع نیتروژن نیترات پتاسیم در میزان بهبراساس نتایج  :گیرینتیجه

 .گذارندرا دارند، اما سایر منابع کربن و نیتروژن مورد آزمایش اثر مهمی بر میزان تولید نمی
 ، یك فاکتور در یك زمانStreptomyces lincolenesis PTCC 1629سازی، لینکومایسین، بهینه :كليدي هايواژه

 
 مقدمه

ها از ترین گروه اکتینومیستعنوان مهمها بهاسترپتومیسس
ها و بیوتیك، آنتیهای ثانویهتولیدکننده متابولیتمنابع مهم 

درصد  09بیش از  .شوندمحسوب می ز کنندههای لیآنزیم
ها استخراج شده که بیولوژیکی فعال از این باکتری هایترکیب
کشاورزی و محیط صنعت، های اساسی در داروسازی، کاربرد

ها قادر به تولید درصد استرپتومیسس 57بیش از . زیست دارند

ارای ها داز آن مواد استخراج شده. (1،33) بیوتیك هستند آنتی
، ضدویروسی و خواص ضدباکتریایی، ضدقارچی، ضد انگلی

 . (42) ضدسرطانی هستند

ها زیرا اثر آن ؛ها خاصیت ضد سرطانی دارندبعضی از آن
که در حال تقسیم سریع هستند هایی است تر روی سلولبیش
های مغز استخوان که سازنده ها و سلولهمین دلیل باکتریو به

باشند و  های قرمز خون میهای سفید خون و گویچهگویچه
ها بیوتیك های سرطانی در مقابل آنتیچنین سلولهم

 .(31،48) تری دارندحساسیت بیش
لینکومایسین به لحاظ شیمیایی به عنوان عضوی از گروه 

ویژگی یك . شودلینکوزآمید در نظر گرفته می هایبیوتیكآنتی
دی  -8و 6بیوتیکی حضور های آنتیاین مولکول معمول در

با نام ) گالاکتواکتوپیرانوزید -a-D-اریترو -D-تیو-3-دئوکسی

 : مسئول سندهينو
گروه میکروبیولوژی، دانشکده علوم پایه، دانشگاه آزاد اسلامی واحد 

 لاهیجان
 z-lozomi@yahoo.com: یکیالکترون پست

 49/0/3106: تاریخ دریافت
 9/21/2991: تاریخ پذیرش
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استفاده از تجزیه و تحلیل بیوانفورماتیکی برای شناسایی اهداف بالقوه پروتئینی در پاتوژن 
Pseudomonas syringae منظور کنترل این پاتوژنبه 

 2سید محسن سهرابی ، 1*کامران سمیعی

 گروه مهندسی کشاورزی، واحد کنگاور، دانشگاه آزاد اسلامی، کنگاور، ایران  .1
 آباد، ایران آباد، خرم واحد خرم جوان و نخبگان،باشگاه پژوهشگران  .2

 

 چکیده

 در مطالعه. شیمیایی ضروری است مصرف سمومسوء هایشناسایی اهداف اختصاصی در هر پاتوژن برای جلوگیری از اثر :سابقه و هدف
 هایمحصول دیگر و فرنگی گوجه گیاه پروتئوم با P. syringae پاتوژن بیوانفورماتیکی مبتنی بر همولوژی، پروتئوم  ، با استفاده از یک روشحاضر

  .شدند انتخاب پاتوژن برای مبارزه در بالقوه اهداف عنوانبه پروتئین تعدادی و مقایسه کشاورزی میزبان آن
و سایر  ها با پروتئوم انسان این پروتئین. های غیرمشابه انتخاب شدند پروتئوم پاتوژن با گیاهان میزبان مقایسه و پروتئین :ها مواد و روش

 .اهداف بالقوه تحت آنالیزهای کیفی مختلفی قرار گرفتندمشابه انتخاب و های غیر مقایسه و پروتئین موجودات غیرهدف
 19پروتئین در سیتوپلاسم،  95  ها، از مجموع پروتئین. عنوان اهداف منحصر بفرد مشخص کردرا به  نپروتئی 59نتایج آنالیزها، : ها یافته

 P.syringaeپروتئین در خارج از سلول پاتوژن  1پروتئین در غشاء خارجی و  3پلاسمیک، پروتئین در فضای پری 11پروتئین در غشاء داخلی، 
 .کردند تجمع پیدا می

تواند  هایی می های مشخص شده در این مطالعه، اهدافی بسیار مؤثر برای مبارزه بوده و هدف قرار دادن چنین پروتئین پروتئین :گیری نتیجه
ثر ؤهای هدف، در کنار کنترل م چنین طراحی و تولید مواد شیمیایی علیه این پروتئینهم. شود P.syringaeطور مؤثری باعث کنترل پاتوژن به

 . مضر بر انسان، موجودات غیرهدف و محیط زیست جلوگیری کند هایها را کنترل کرده و از اثر تواند طیف وسیعی از پاتوژن میاین پاتوژن، 

 های هدف ، پروتئینP. syringaeفرنگی، پاتوژن  بیوانفورماتیک، گوجه: کلیدی هایواژه 
 

 مقدمه
 و  Solanumجنس از و Solanaceae خانواده گیاهی از فرنگی گوجه

 ذاتى طوربه فرنگى گوجه. است S. lycopersicum گونه اهلی آن
-اغلب به جهان نقاط تمام در که است چندساله و علفى گیاهى
 هایمحصول از یکی فرنگی گوجه .شودمى کشت یکساله صورت

 از پس آید که می شمار به خاورمیانه در صیفی و سبزی ارزشمند
 موطن. دارد قرار جهان دوم مقام در اقتصادی نظر از زمینی سیب
 زیاد احتمالبه و جنوبی و مرکزی فرنگی آمریکای گوجه اصلی

 هایمحصول و فرنگی گوجه. است آمریکای جنوبی غربی سواحل
 در جهان تبدیلی صنایع هایتولید ترینمهم از یکی آن تبدیلی
 تازه فرنگی گوجه تن میلیون 39 الی 33 سالانه کهطوریبه هستند

 فرنگی گوجه فرآوری جنبه از ایران .گردد می کارخانجات فراهم در
 قرار رتبه پنجم در ترکیه چین، ایتالیا، آمریکا، کشورهای از پس
محدودکننده ترین عوامل های گیاهی یکی از مهم بیماری .دارد

فرنگی هستند و سالانه  کشاورزی از جمله گوجه هایکشت محصول
ترین  از مهم. کنند وارد می هاخسارت قابل توجهی را به این محصول

یا  باکتریایی توان به لکه فرنگی می های باکتریایی گوجه بیماری
 باکتریایی پژمردگی ،P.syringae p.v tomato زدگی خال

P.solanacearum ،شانکر باکتریاییClavibacter 

michiganensis  لکه باکتریاییوXanthomonas campestris 
pv. vesicatoria (1) اشاره کرد.  

 :نویسنده مسئول
 .گروه مهندسی کشاورزی، واحد کنگاور، دانشگاه آزاد اسلامی، کنگاور، ایران

 kamransamiei@yahoo.com:  یکیالکترون پست
 22/32/1351: تاریخ دریافت
 35/12/1351: تاریخ پذیرش
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ای شکل، گرم منفی و  باکتری میله یک P.syringaeپاتوژن  
این پاتوژن . است Pseudomonadaceaeدار از خانواده تاژک

دارای پاتووارهای زیادی بوده و در طیف وسیعی از گیاهان ایجاد 
این پاتوژن برای اولین بار در گیاه یاس بنفش یا . کند بیماری می

Syringa vulgaris همین علت جداسازی شده و بهP. syringae 
پاتووارهای مختلف این پاتوژن به گیاهانی از . گرفته است نام

، Sapindaceae ،Actinidiaceaeهای  خانواده
Amaranthaceae ،Poaceae ،Meliaceae ،Rosaceae ،

Fabaceae  وOleaceae این . کنند حمله و ایجاد بیماری می
های مختلفی مانند لکه برگی، شانکر، آتشک و  پاتوژن بیماری

با توجه به طیف . کند سوختگی را در گیاهان میزبان خود ایجاد می
عنوان به P.syringaeوسیع میزبانی و شدت ایجاد بیماری، پاتوژن 

بوده و  زای گیاهی مطرح های بیماری ترین باکتری یکی از مهم
 هایسالیانه خسارت قابل توجهی را در سراسر دنیا به محصول

 (.1،5،31)کند  مختلف کشاورزی وارد می
یابی و توالی 2333در سال  P.syringaeژنوم کامل پاتوژن 

طول دارای ژنومی به P.syringaeپاتوژن . مستندسازی شد
این ژنوم دارای محتوای . جفت باز و فاقد پلاسمید است 1353156

GC  9365ژن،  تعداداین . ژن دارد  9223درصد بوده و  95حدود 
را  RNAنوع دیگر  3و  tRNA 12ریبوزومی،  RNA 11پروتئین، 

با شماره  P.syringaeژنوم پاتوژن . ژن کاذب دارند 21کد کرده و 
NC-007005.1 است قابل دسترسی (Buell et al., 2003) . در

آلوده شده با پاتوژن  فرنگی گوجهپروتئوم گیاه ی، ا مطالعه
P.syringae  را مشخص کرد که در پاسخ  211بررسی شد و نتایج

در پژوهش دیگری، با استفاده از دو . (21) به آلودگی نقش داشتند
و پروتئوم گیاه  P.syringaeپروتئوم پاتوژن ی، هاهروش محاسب

. ها بررسی شد های بین آن کنشمقایسه و برهم آرابیدوپسیس با هم
 کنش را بین دو پروتئوم نشان دادهزار برهم 153وجود  ،نتایج

(22 .) 
های هرز ها، حشرات و علفکارانه، بیماریطبق یک تخمین محافظه

 هایدرصد محصول 22تا  31در سطح جهانی سالانه بین 
توجه به با . کنندها جلوگیری میکشاورزی را نابود یا از تولید آن

منظور حفظ امنیت غذایی ها به این میزان خسارت مبارزه با بیماری
از بین . رسد نظر میهناپذیر بو رونق اقتصادی امری اجتناب

های گیاهی دو روش مهندسی ژنتیک و  های مبارزه با بیماری روش
استفاده از مواد شیمیایی غیر مضر برای انسان، موجودات غیرهدف 

هر دوی این . رسند نظر میثرتری بهؤهای م و محیط زیست روش
منظور ثر در پاتوژن، بهؤها نیازمند شناسایی و تعیین اهداف م روش

چنین از های آلودگی، رشد و تولیدمثل و هم جلوگیری از مکانیسم

توان  ثر پاتوژن میؤبر کنترل مبا این روش علاوه. بین بردن آن است
 مبارزه با پاتوژن بر روی انسان، آور احتمالیسوء و زیان هایاز اثر

زیست تا حدزیادی جلوگیری کرد موجودات غیرهدف و محیط
های  ترین روش  ترین و کم هزینهیکی از بهترین، سریع(. 1،25)

های بیوانفورماتیکی  شناسایی اهداف در موجودات مختلف، روش
 به که است شناسی زیست علم از ای شاخه بیوانفورماتیک. هستند
 پردازد می آزمایشگاهی اطلاعات تفسیر و تحلیل و تجزیه ذخیره،

 از استفاده با آن در که است نوینی علم بیوانفورماتیک(. 13،22)
 سعی اطلاعاتی های بانک و کامپیوتری افزارهای نرم کامپیوتر،

 و سلولی های زمینه در خصوصهب بیولوژیکی مسائل به تا گردد می
 کامپیوتر کارگیریهب با علم این در. (16) شود داده پاسخ لکولیوم

 و ها پروتئین خصوص در تری وسیع هایتحقیق تا گردد می سعی
 شناسی زیست مانند علومی توسط بیوانفورماتیک. آید عملهب ها ژن

 ژنومیکس، لکولی،وم تکامل بیومتری، ریاضی، ای، محاسبه
. است یافته توسعه لکولیوم و سلولی شناسی زیست و پروتئومیکس

 از استفاده بیوانفورماتیک در علوم این تمام که مشترکی وجه
 در این مطالعه با استفاده از .است کامپیوتری های برنامه و کامپیوتر

های  چنین پایگاهو هم BLOSUM62و ماتریس  BLASTpابزار 
VFDB ،NCBI  وKEGG ، پروتئوم پاتوژنP.syringae  با

انسان و فلور میکروبی دستگاه گوارش و میزبان،  پروتئوم گیاهان
مقایسه شد و  تناننرم و بندپایان داران،مهره مانند دیگر موجودات

 فرد برایعنوان اهداف منحصر بههدر نهایت تعدادی پروتئین ب
اهداف انتخابی توسط  .انتخاب شدند P.syringaeبا پاتوژن  مبارزه

 و DEG ،CELLO ،PSORT ،Pfam، InterProScanزارهای اب
CDD (.3،،7)تر قرار گرفتند مورد بررسی بیش  

  
 ها  مواد و روش

نشان داده شده  1نمای کلی مراحل آنالیز در این مطالعه در شکل 
ردیفی و چندین مرحله آنالیز کیفی هم  مرحله 3آنالیز شامل  .است

چند دسته از اطلاعات از منابع مختلف شامل  ،ابتدا(. 1شکل )است 
اطلاعات مربوط . آوری شدها استخراج و جمع مقالات، کتب و پایگاه

ها، تعداد  شامل اندازه ژنوم، تعداد ژن P.syringaeبه پاتوژن 
زایی و اطلاعات مسیرهای  ها، فاکتورهای بیماری پروتئین

 KEGG و VFDB ،NCBIهای  بیوشیمیایی پاتوژن از پایگاه
های  چنین اطلاعات مربوط به میزبانهم. بندی شددریافت و دسته
 ،Solanumهای گیاهی  شامل جنس P.syringaeمختلف پاتوژن 

Acer، Actinidia، Aesculus، Beta، Triticum، Dysoxylum، 
Hordeum، Panicum، Malus، Phaseolus، Pisum، Prunus 
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، اطلاعات مربوط به فلور میکروبی دستگاه گوارش Glycine و
های   های باکتریایی گیاهی نیز از پایگاه انسان، اطلاعات سایر پاتوژن

دریافت و دسته Pubmed ،PMC ،Google scholarمتنی شامل 
  (.1،13،23)بندی شد 
و  (9365شامل ) P.syringaeپروتئوم پاتوژن  بعد،  در مرحله

از پروتئوم  سپس،. دریافت شد NCBIپروتئین از پایگاه 
های گیاهی  شامل جنس P.syringaeهای مختلف پاتوژن  میزبان

Solanum، Acer، Actinidia، Aesculus، Beta، Triticum، 

Dysoxylum، Hordeum، Panicum، Malus، Phaseolus، 
Pisum، Prunus و Glycine پروتئوم انسان و فلور میکروبی ،

های باکتریایی گیاهی و پروتئوم  پروتئوم پاتوژندستگاه گوارش، 
تنان چهار پایگاه داده اختصاصی در برنامه داران، بندپایان و نرممهره

BLASTp  پایگاهNCBI های داده اختصاصی  این پایگاه. ایجاد شد
های  ردیفیبر اساس کدنویسی اختصاصی و برای محدود کردن هم

  (.2)ها ایجاد شدند  ردیفیبعدی و کاهش زمان هم

 

 
 نمای کلی مراحل آنالیز -1شکل 

 
علیه  331/3با ارزش مورد انتظار  P. syringaeپروتئوم پاتوژن 

ردیفی های مختلف پاتوژن تحت هم اختصاصی میزبان داده  پایگاه
های موجود در پایگاه  پروتئینهای مشابه با  پروتئین. قرار گرفت

ها که هیچ  ها حذف شده و بقیه پروتئین داده اختصاصی میزبان
های موجود در این پایگاه داده اختصاصی  شباهتی با پروتئین
های حاصل از  پروتئین. ردیفی شدندبعدی هم  نداشتند وارد مرحله

تصاصی اخ داده  علیه پایگاه 331/3قبل با ارزش مورد انتظار   مرحله
ردیف شدند و گوارش هم دستگاه میکروبی فلور و انسان

های موجود در پایگاه داده اختصاصی  های مشابه با پروتئین پروتئین
ها  گوارش حذف شده و بقیه پروتئین دستگاه میکروبی فلور و انسان

های موجود در این پایگاه داده  که هیچ شباهتی با پروتئین
  در مرحله. ردیفی شدندبعدی هم  هاختصاصی نداشتند وارد مرحل

قبل با ارزش مورد انتظار   مانده از مرحلههای باقی آخر، پروتئین
تنان نرم و بندپایان داران، اختصاصی مهره داده  علیه پایگاه 331/3

های  های مشابه با پروتئین ردیفی قرار گرفته و پروتئینمورد هم
تنان نرم و بندپایان داران،موجود در پایگاه داده اختصاصی مهره

های  ها که هیچ شباهتی با پروتئین حذف شده و بقیه پروتئین
 اولیهعنوان اهداف موجود در این پایگاه داده اختصاصی نداشتند به

. انتخاب و وارد مراحل بعدی آنالیز شدند P.syringaeپاتوژن  در

گیری  ناخواسته هدف هایاین مرحله از آنالیز برای جلوگیری از اثر
موجودات غیرهدف انجام انسان و سایر های پاتوژن بر  پروتئین

های گیاهی و  های داده سفارشی پروتئوم میزبان کد پایگاه. شود می
داران، بندپایان پروتئوم انسان، فلور میکروبی دستگاه گوارش، مهره

 . نشان داده شده است 2و  1تنان در جداول و نرم
 NCBIعد، توالی پروتئینی اهداف اولیه، از پایگاه ب  در مرحله

بندی، با ارزش مورد های مورد نظر پس از دسته توالی. دریافت شد
 DEG10.0های موجود در پایگاه  علیه پروتئین 3331/3انتظار 

هایی از پروتئوم پاتوژن که در  پروتئین. ردیفی قرار گرفتندتحت هم
های موجود در پایگاه  با پروتئین 3331/3ارزش مورد انتظار 

DEG10.0 عنوان اهداف بالقوه نهایی در پاتوژن همشابه بودند ب
P.syringae اهداف بالقوه . ها حذف شدند انتخاب و بقیه پروتئین

تر به های کیفی بیش بررسی برای P.syringaeنهایی پاتوژن 
هایی هستند که  های ضروری، ژن ژن. مراحل بعدی منتقل شدند

ها  برای بقاء میکروارگانیسم حیاتی بوده و بدون وجود آن
میکروارگانیسم قادر به ادامه حیات، رشد و نمو، هموستازی و 

های  ای از ژن مجموعه DEG10.0پایگاه . تولیدمثل نخواهد بود
 (. 11)های باکتریایی مختلف است  کروارگانیسمضروری در می

 
 های گیاهی کد پایگاه داده سفارشی میزبان -1جدول 

txid49274 [ORGN] OR txid4022 [ORGN] OR txid3624 [ORGN] OR txid43363 [ORGN] OR txid3554 [ORGN] OR txid4564 [ORGN] OR txid155633 
[ORGN] OR txid4512 [ORGN] OR txid4539 [ORGN] OR txid3749 [ORGN] OR txid3883 [ORGN] OR txid3887 [ORGN] OR txid3754 [ORGN] OR 
txid3846 [ORGN] 

 
 شامل مختلف جستجوی چهار از ،بالقوه اهداف کیفی آنالیز 

 جستجوی عملکردی، جستجوی سلولی، تجمع محل جستجوی
. استتشکیل شده  متابولیکی مسیرهای جستجوی و وسیع طیف

 مانند ابزارهایی از استفاده با سلولی، تجمع محل جستجوی در
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CELLO و PSORT مشخص شده شناسایی اهداف تجمع محل 
های گرم  باکتری سلول در پروتئین تجمع های محل(. 15،32) شد

 غشاء پلاسمیک، پری ناحیه داخلی، غشاء سیتوپلاسم، شامل منفی
 عملکرد عملکردی، جستجوی در. است سلول خارج و خارجی
 مانند ابزارهایی از استفاده با ناشناخته عملکرد با پروتئینی اهداف
Pfam، InterProScan و CDD (. 6،11)شد  مشخص و شناسایی

 انتظار مورد ارزش با اهداف نهایی وسیع، طیف جستجوی در
جنس  21متشکل از پروتئوم پایگاه داده اختصاصی  علیه 331/3

 Agrobacterium ،Erwiniaمانند ) مهم باکتریایی گیاهی  پاتوژن
 ،P.seudomonas ،Ralstonia  وPectobacterium) هم مورد-

 عنوانهب پاتوژن 2 از بیش با مشترک اهداف. گرفتند قرار ردیفی
 مسیرهای جستجوی در .شدند مشخص وسیع طیف اهداف

 و شدند بررسی KEGG  پایگاه در پروتئینی اهداف متابولیکی،
 مشخص دارند نقش ها آن در اهداف این که متابولیکی مسیرهای

 (. 13)شدند 

 
 تنانداران، بندپایان و نرمکد پایگاه داده سفارشی انسان، فلور میکروبی دستگاه گوارش، مهره -2جدول 

txid9606   [ORGN] OR txid411466 [ORGN] OR txid349741 [ORGN] OR txid445970 [ORGN] OR txid445971 [ORGN] OR txid411490 [ORGN] OR 
txid445972 [ORGN] OR txid411467 [ORGN] OR txid537012 [ORGN] OR txid470145 [ORGN] OR txid483217 [ORGN] OR txid483216 [ORGN] OR  
txid483215 [ORGN] OR txid471870 [ORGN] OR txid411476 [ORGN] OR txid483218 [ORGN] OR txid484018 [ORGN] OR txid449673 [ORGN] OR 
txid411479 [ORGN] OR txid367928 [ORGN] OR txid411481 [ORGN] OR txid518635 [ORGN] OR txid500634 [ORGN] OR txid518634 [ORGN] OR  
txid473819 [ORGN] OR txid205913 [ORGN] OR txid206672 [ORGN] OR txid1682 [ORGN] OR txid498739 [ORGN] OR txid511680 [ORGN] OR 
txid451640 [ORGN] OR txid518636 [ORGN] OR txid445973 [ORGN] OR txid411902 [ORGN] OR txid500633 [ORGN] OR txid428125 [ORGN] OR  
txid537013 [ORGN] OR txid500632 [ORGN] OR txid445974 [ORGN] OR txid411468 [ORGN] OR txid411489 [ORGN] OR txid411486 [ORGN] OR 
txid411484 [ORGN] OR txid428126 [ORGN] OR txid471871 [ORGN] OR txid411472 [ORGN] OR txid411903 [ORGN] OR txid521003 [ORGN] OR  
txid445975 [ORGN] OR txid470146 [ORGN] OR txid411474 [ORGN] OR txid411461 [ORGN] OR txid411462 [ORGN] OR txid479437 [ORGN] OR 
txid500639 [ORGN] OR txid428127 [ORGN] OR txid411469 [ORGN] OR txid428128 [ORGN] OR txid411463 [ORGN] OR txid411483 [ORGN] OR  
txid411485 [ORGN] OR txid362948 [ORGN] OR txid420247 [ORGN] OR txid521001 [ORGN] OR txid521002 [ORGN] OR txid483214 [ORGN] OR 
txid500635 [ORGN] OR txid387661 [ORGN] OR txid411477 [ORGN] OR txid411465 [ORGN] OR txid243265 [ORGN] OR txid537011 [ORGN] OR  
txid520999 [ORGN] OR txid521000 [ORGN] OR txid500637 [ORGN] OR txid451638 [ORGN]. 

 
 نتایج 

تولید  پروتئین 9365 داشته وژن  P.syringae 9223 ژنوم
 2931تعداد  P.syringaeپروتئین پاتوژن  9365از . کند می

پروتئین توسط رشته منفی  2993پروتئین توسط رشته مثبت و 
از  P syringaeهای موجود در پاتوژن  طول پروتئین. شوند کد می

ها در  اسیدآمینه متغیر بوده و تعداد عمده پروتئین 13931تا  22
 پاتوژن چنین اینهم. اسیدآمینه قرار دارند 933تا  133  محدوده

 های فرآیند برای غیرمتابولیکی و متابولیکی مسیر 295 دارای
 انرژی، متابولیسم شامل متابولیکی مسیرهای. است مختلف حیاتی

 آمینوها، سایر آمینواسیدها، نوکلئوتیدها، لیپیدها، ها، کربوهیدرات
. هستند ثانویه های متابولیت و کوفاکتورها ها، ویتامین ها، گلیکان

 ژنتیکی، اطلاعات پردازش مسیرهای شامل غیرمتابولیکی مسیرهای
 تمامی. هستند سلولی پردازش و محیطی اطلاعات پردازش

 دارای شده یاد اصلی متابولیکی غیر و متابولیکی مسیرهای
  (.23،21) هستند ای مجموعه زیر مسیرهای و فرعی مسیرهای

پروتئین پاتوژن دارای مشابهت  1112پروتئین ورودی،  9365از 
ها بودند که از آنالیز حذف شدند و  قابل توجهی با پروتئوم میزبان

ند و ها نشان نداد پروتئین هیچ مشابهتی با پروتئوم میزبان 3211
های  در این مرحله پروتئین. بعدی آنالیز انتخاب شدند  برای مرحله

های میزبان حذف شدند، بنابراین با اطمینان  مشابه با پروتئین
عنوان اهداف اولیه برای مبارزه ها را به توان بقیه پروتئین بالایی می

علت عدم تشابه بین هب. بعد انتقال داد  انتخاب کرد و به مرحله
ها، هدف قرار دادن این  پروتئین از پاتوژن با پروتئوم میزبان 3211

ها نخواهد  گونه اثر مضری بر میزبانها در پاتوژن هیچ پروتئین
پروتئین ممکن است  3211با این وجود در میان این . گذاشت
های  های وجود داشته باشندکه دارای مشابهت با پروتئین پروتئین

 (. 12،33)ند انسان و موجودات غیرهدف باش
-ناخواسته هدف هایها و حذف اثر برای پیدا کردن این پروتئین

دیگر از   ها روی انسان و موجودات غیرهدف چند مرحله گیری آن
قبل با ارزش مورد   پروتئین مرحله 3211. ردیفی انجام گرفتهم

علیه پروتئوم انسان و فلور میکروبی دستگاه گوارش  331/3انتظار 
 2111ردیفی پروتئین ورودی به هم 3211از . شدندردیف هم

علت مشابهت قابل توجه به پروتئوم انسان و فلور هپروتئین ب
مانده هیچ پروتئین باقی 1333گوارش حذف و  میکروبی دستگاه

گوارش نشان  دستگاه میکروبی فلور و انسان شباهتی با پروتئوم
تا این مرحله . شدندبعدی آنالیز انتخاب   ندادند و برای مرحله

 ها، انسان پروتئین از پاتوژن هیچ شباهتی به پروتئوم میزبان 1333
گیری این هدف. گوارش نشان ندادند دستگاه میکروبی فلور و

ها،  پروتئین با اطمینان بالایی هیچ اثر مضری بر میزبان 1333
با این . گوارش آن نخواهد داشت دستگاه میکروبی فلور و انسان

هایی مشابه  پروتئین ممکن است پروتئین 1333ر میان این وجود د
 (. 12،33)های موجودات غیرهدف وجود داشته باشند  با پروتئین
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های مشابه بر  گیری این پروتئینناخواسته هدف هایبرای حذف اثر
ردیفی انجام شد و در آن دیگری از هم  موجودات غیرهدف، مرحله

علیه  331/3ش مورد انتظار قبل با ارز  پروتئین مرحله 1333
تنان نرم و بندپایان داران، پروتئوم موجودات غیرهدف شامل مهره

پروتئین  223ردیف شده پروتئین هم 1333از . ردیف شدندهم
داری مشابهت زیادی با پروتئوم موجودات غیرهدف بودند و حذف 

با مانده هیچ شباهتی مانده پروتئین باقیپروتئین باقی 1311. شدند
بعدی آنالیز   موجودات غیرهدف نداشتند و برای مرحله پروتئوم

پروتئین در پاتوژن شناسایی  1311تا این مرحله . انتخاب شدند
ها، انسان، فلور میکروبی  شده که هیچ شباهتی به پروتئوم میزبان

 و بندپایان داران، دستگاه گوارش و موجودات غیرهدفی مانند مهره
ها هیچ اثر مضری روی این  گیری آندفتنان ندارند و هنرم

گیری هر پروتئینی با این حال، هدف. موجودات نخواهد داشت
ثری پاتوژن را کنترل کند، زیرا بسیاری از ؤطور متواند به نمی

ها نیز  ها برای پاتوژن ضروری نبوده و پاتوژن بدون آن پروتئین
ثر ؤی کنترل مبرا. قابلیت زنده ماندن، رشد و تکثیر را خواهد داشت

ها توانایی  های حیاتی که ارگانیسم بدون آن پاتوژن، باید پروتئین
 هادزنده ماندن، رشد و تکثیر را از دست خواهد داد را هدف قرار د

های ضروری گویند و  های حیاتی، پروتئین به این نوع پروتئین. شود
. نامند های ضروری می هایی را ژن های کدکننده چنین پروتئین ژن

پروتئین هدف با ارزش مورد انتظار  1311آخر،   بنابراین در مرحله
ردیفی های ضروری باکتریایی مورد هم علیه پایگاه ژن 3331/3

پروتئین ضروری  562پروتئین مورد بررسی،  1311از . قرارگرفتند
پروتئین که مشابهت بالایی با  59نبودند و از آنالیز حذف شدند و 

عنوان ههای ضروری نشان دادند، ب پایگاه ژن های موجود در پروتئین
 جدول)انتخاب شدند  P.syringaeنهایی در پاتوژن بالقوه اهداف 

 (. 2و  3
 22 و مثبت رشته توسط هدف 93 شده، شناسایی هدف 59 از

 اهداف عمده چنینهم. شوند می کد منفی رشته توسط هدف
 قرار ای اسیدآمینه 933 تا 1 بین طولی  محدوده در شده شناسایی

 پاتوژن در موجود های پروتئین تمام با مشابه روندی و گرفته
P.syringae های   هدف شناسایی شده دارای نقش 59 .دارند

برخی اهداف در . هستند P.syringaeمختلفی در سلول پاتوژن 
متابولیسم کربوهیدرات، انرژی، چربی، نوکلئوتیدها، آمینواسیدها، 

های  ها و کوفاکتورها و متابولیت ها، ویتامین لیکانها، گ سایر آمین
هایی در پردازش  برخی اهداف دارای نقش. ثانویه دخالت دارند

اطلاعات ژنتیکی و محیطی هستند و برخی در فرآیندهای سلولی 
های مختلفی از سلول  اهداف شناسایی شده در قسمت. نقش دارند

ی اهداف دارای محل برخ. کنند تجمع پیدا می P.syringaeپاتوژن 

تجمع سیتوپلاسمی هستند، برخی در غشاء داخلی مجتمع 
غشاء . پلاسمیک تجمع دارندشوند و برخی در فضای پری می

. های تجمع برخی از اهداف هستند خارجی و خارج سلول هم محل
هدف در سیتوپلاسم،  95هدف شناسایی شده،  59طورکلی از به

 3پلاسمیک، در فضای پریهدف  11هدف در غشاء داخلی،  19
هدف در خارج سلول پاتوژن  1هدف در غشاء خارجی و 

P.syringae تعیین محل استقرار (. 2شکل )کنند  تجمع پیدا می
. ترین مراحل در مبارزه با پاتوژن است پروتئین هدف یکی از مهم

های داخلی سلول پاتوژن  اهداف موجود در سیتوپلاسم و بخش
که اهداف بارزه شیمیایی هستند، درحالیاهداف مناسبی برای م

ها و تولید گیاهان  موجود در غشاء برای طراحی پلنتی بادی
با . ها مناسب هستند تراریخت مقاوم بیان کننده این پلنتی بادی

تر اهداف شناسایی توجه به نتایج آنالیز محل تجمع سلولی، بیش
ناسب علت تجمع سیتوپلاسمی برای مبارزه شیمیایی مهشده ب
عوامل شیمیایی طراحی شده علیه اهداف سیتوپلاسمی . هستند

. باید به سلول وارد شوند تا بتوانند هدف مورد نظر را نابود کنند
های تولید و ترشح شده توسط گیاهان  بادیکه آنتیدرحالی

توانند در فضای بین سلولی گیاه با اهداف موجود در  تراریخت می
کنش کرده و پاتوژن را ن برهمهای خارجی سلول پاتوژ بخش

های هدف شناسایی  برخی از پروتئین. غیرفعال کنند یا از بین ببرند
شده دارای عملکرد ناشناخته هستند، بنابراین، با استفاده از 

وبیست. ها مشخص شد عملکرد آن CDDو  Pfamابزارهایی مانند 
-مها ه بودند و عملکرد آن DUFیک پروتئین هدف دارای دامنه 

های عملکردی شناسایی شده   سایر دامنه. ماندچنان ناشناخته باقی
Lipopolysaccharide kinase ،Zinc- or iron-chelating 

domain ،Winged helix-turn helix ،Cupin ،
TarH domain ،ATPase ،ATPgrasp ،Sigma-factor ،

FtsX-like permease،MacB-like periplasmic core 
domain ،Lipopolysaccharide-assembly ،TonB ،

Membrane protein ،ZapA  وGAF domain وجود . هستند
دهنده فعالیت ها نشان های عملکردی مختلف در این پروتئین دامنه

هایی  پروتئین. ها در فرآیندهای مختلف سلولی است این پروتئین
های  ها در این آنالیز مشخص شد دارای نقش که عملکرد آن

 چربی، انرژی، ها، کربوهیدرات لفی در فرآیندهای متابولیسممخت
 ها، ویتامین ها، گلیکان ها، آمین سایر آمینواسیدها، نوکلئوتیدها،
 ژنتیکی، اطلاعات و پردازش ثانویه های متابولیت و کوفاکتورها

دو هدف پروتئینی در . بودند سلولی فرآیندهای دیگر و محیطی
با استفاده از سیستم دو . سیستم دو جزئی باکتریایی دخیل هستند

های محیطی پاسخ داده و بر اساس آن  جزئی، پاتوژن به محرک
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چنین این سیستم هم. کند شرایط درونی سلول خود را تنظیم می
علت عدم وجود آن در هدر بیماری زایی پاتوژن نقش دارد و ب

دوازده (. 1)ها و انسان هدف مناسبی برای مبارزه است  وتیوکاری
هدف پروتئینی دارای نقش در انتقال مواد به داخل و خارج سلول 

-هدف. کنند عنوان پمپ، کانال و ناقل عمل میپاتوژن هستند و به
هایی باعث اختلال در نقل و انتقال مواد در  گیری چنین پروتئین

پنج هدف . ین رفتن آن خواهد شدسلول پاتوژن شده و باعث از ب

کنندگی در بیان ژن هستند و بیان پروتئینی دارای نقش تنظیم
گیری هدف. کنند ها را تنظیم می های خاصی از ژن گروه

های تنظیمی ممکن است باعث مختل کردن بیان تعداد  پروتئین
آن پروتئین خاص تنظیم   وسیلهههایی شود که ب زیادی از ژن

هدف پروتئینی در تقسیم سلولی پاتوژن دخیل سه . شوند می
ها ممکن است باعث اختلال در تولید  هستند و هدف قرار دادن آن
 . ثری باعث کنترل پاتوژن شودؤطور ممثل سلول باکتری شده و به

 
  

 آنالیز  های ورودی، خروجی و حذف شده در هر مرحله تعداد پروتئین -3جدول 
 نوع آنالیز تعداد ورودی تعداد حذف شده خروجی تعداد

 ها ردیفی با پایگاه داده اختصاصی میزبانهم 9365 1112 3211
 ردیفی با  پایگاه داده اختصاصی انسان و فلور میکروبی دستگاه گوارشهم 3211 2233 1333
 تنان نرم و بندپایان داران، ردیفی با  پایگاه داده اختصاصی  مهرههم 1333 223 1311
 بودن ضروری آنالیز 1311 562 59

 
های یک هدف برای مبارزه،  و سودمندترین ویژگی ترین یکی از مهم

طیف وسیع بودن آن است به این معنی که این هدف در طیف 
ها با شباهت بالا موجود بوده و محافظت  وسیعی از دیگر پاتوژن

 13هدف طیف وسیع و  22هدف شناسایی شده  59از . شده باشد
های  پروتئینمزیت . بودند P.syringaeهدف اختصاصی پاتوژن 

توان طیف  ها می گیری آن هدف طیف وسیع این است که با هدف
ها به  ها را هدف قرار داد و از حمله و صدمه آن وسیعی از پاتوژن

گیری چنین اهدافی باعث چنین هدفهم. گیاه جلوگیری کرد
ها  کاهش قابل توجهی در وقت و هزینه مبارزه با دیگر پاتوژن

توان با سم تولید شده  مبارزه شیمیایی میاز طرفی در . خواهد شد
های مختلفی را از بین برد  علیه این اهداف طیف وسیع، پاتوژن

 . بدون اینکه نیاز به تولید سم اختصاصی برای هر پاتوژن باشد
بینی شده در نشان داد که اهداف پیش KEGGجستجو در پایگاه 

م مسیرهای متابولیکی حیاتی مختلفی از جمله متابولیس
ها، متابولیسم انرژی، متابولیسم اسیدهای آمینه دخیل  کربوهیدرات

عنوان هاز طرف دیگر برخی اهداف در مسیرهای تنظیمی ب. هستند
های  فاکتورهای تنظیمی بیان ژن نقش دارند و برخی در سیستم
کنند  نقل و انتقال مواد به درون و بیرون سلول نقش اساسی ایفا می

(13 .) 
 از بیش در پروتئین یک تنها شده شناسایی هدف پروتئین 59 از

ها تنها  در سلول، برخی پروتئین. داشت نقش متابولیکی مسیر یک
در یک مسیر متابولیکی نقش دارند و برخی دیگر در بیش از یک 

هدف قرار دادن یک مسیر . کنند مسیر متابولیکی نقش بازی می
ها خواهد شد  در پاتوژنمتابولیکی خاص باعث ایجاد سریع مقاومت 

زمان چند مسیر احتمال ایجاد مقاومت گیری هم که هدفدرحالی
هایی که در چند  پروتئین. دهد در پاتوژن را تا حد زیادی کاهش می

تری برای مبارزه  مسیر متابولیکی مختلف نقش دارند اهداف مناسب
 هایی باعث ایجاد اختلال در گیری چنین پروتئین هستند زیرا هدف

ثرتری باعث از بین ؤطور مچند مسیر متابولیکی سلول شده و به
 (. 11،21)رفتن پاتوژن خواهد شد 

 

 
 

 محل تجمع اهداف بالقوه پیش بینی شده -2شکل 
 

مورد از اهداف شناسایی شده در  22در آنالیز طیف وسیع 
عنوان همانده بمورد باقی 13بندی طیف وسیع قرار گرفتند و  دسته

شکل ) در نظر گرفته شدند P.syringaeاهداف اختصاصی پاتوژن 
3 .)
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 نتایج آنالیز طیف وسیع -3شکل 

 
  گیری بحث و نتیجه

های گیاهی همواره در طول تاریخ تهدید مهمی علیه بیماری
ترین غفلت ها بوده و کوچککشاورزی تولیدی انسان هایمحصول

ها در مقاطعی باعث از بین رفتن تا صد درصد بشر از حضور آن
زا اجتناب ناپذیر لذا کنترل این عوامل خسارت. محصول شده است

ترین عوامل ایجاد خسارت  های باکتریایی یکی از مهم بیماری. است
 باکتریایی های بیماری با مبارزه. کشاورزی هستند هایبر محصول

زا در مبارزه با این عوامل بیماری و ستا تر پیچیده لمعموطوربه
. شود استفاده می تلفیقی صورتهب مبارزه روش چندین از کمابیش

ثرترین روش ؤترین و م با این وجود، مبارزه شیمیایی هنوز قوی
ها و سایر صد سال گذشته، کنترل بیماریطی یک. مبارزه است

شیمیایی سمی استعمال مواد ای بهطور فزایندهآفات گیاهی به
های گیاهی استعمال این مواد کنترل بیماری. وابسته بوده است

گیاهی مورد مصرف ما،  هایسمی را نه تنها بر روی گیاه و محصول
های که بسیاری از میکروارگانیسمبلکه در داخل خاک جایی

کنند، نیز ضروری زا زندگی کرده و به ریشه گیاه حمله میبیماری
شده که بسیاری از این مواد شیمیایی برای  ثابت. ساخته است

های غیر هدف، حیوانات و حتی برای انسان نیز میکروارگانیسم
های بلند دشوار است که بتوان هزینه. ممکن است سمی باشند

زیست بر سلامت و بهزیستی مدت آلودگی محیطمدت و کوتاه 
ی و سایر های گیاهانسان را که بر اثر تلاش ما برای کنترل بیماری

 . آید، تخمین زدآفات به وجود می
ها و سایر سموم  بیوتیکترین مشکل مواد شیمیایی مانند آنتی مهم

های باکتریایی در مقیاس وسیع  شیمیایی که برای کنترل بیماری
های هدف مشابه با میزبان و سایر  شوند، وجود مولکول استفاده می

های هدف این مواد شیمیایی در  مولکول. موجودات غیرهدف است
های پروتئینی هستند، در اغلب  مولکول یعمومطوربهپاتوژن که 

های بسیار مشابهی در میزبان پاتوژن و  دارای همولوگ موارد
گیری این اهداف توسط مواد هدف. موجودات غیرهدف هستند

شیمیایی متداول باعث آسیب ناخواسته به میزبان و موجودات 

تمام موادشیمیایی و  کمابیش. غیرهدفی مانند انسان خواهد شد
باکتریایی گیاهی  های هایی که برای مبارزه با بیماری بیوتیکآنتی

روند دارای اهدافی در پاتوژن هستند که شباهت بالایی با  کار میبه
 . موجودات غیرهدف داردسایر و  ، انسانمیزبان

در پژوهش حاضر از روشی استفاده شد که در آن با چند مرحله 
دست آمد که هیچ شباهتی با همتوالی اهداف پروتئینی ب  ردیفیهم

در (. 9،19،29،21،26)میزبان و موجوادات غیرهدف نداشتند 
هایی انتخاب شدند که هیچ شباهتی با  پروتئیناول   مرحله

ها از  تا این مرحله میزبان. های گیاهی نداشتند های میزبان پروتئین
مانند اما دیگر موجودات  گیری در امان می ناخواسته هدف هایاثر
مضر ناخواسته  هایچنان در معرض اثررهدف مانند انسان همغی

که  هایی باقی ماندند ، پروتئینبعدی  در مرحله. گیری هستند هدف
 فلور ها، انسان، ها هیچ اثر جانبی مضری بر میزبان گیری آن هدف

تنان نخواهد نرم و بندپایان داران،مهره گوارش، دستگاه میکروبی
ها ممکن است اثر قابل توجهی  پروتئین گیری این اما هدف. داشت

علت ضروری و حیاتی نبودن چنین که به ،بر پاتوژن نداشته باشد
 آنالیز ضروری بودن انجام ،برای حل این مشکل. هایی است پروتئین
 59این . پروتئین ضروری و حیاتی تشخیص داده شدند 59و تنها 

زهای تکمیلی قرار پروتئین اهداف نهایی را تشکیل داده و مورد آنالی
های با  آنالیزهای تکمیلی محل تجمع، عملکرد پروتئین. گرفتند

ها  عملکرد ناشناخته و مسیرهای متابولیکی که پروتئین در آن
که های هدفی  پروتئین براین  علاوه. را مشخص کرد هستنددخیل 

حضور  دیگر های گیاهی پاتوژن P.syringaeبر پاتوژن علاوه
-بهپروتئین، اهدافی  59در نهایت این . نمودداشتند را معین 

های گیاهی  کامل اختصاصی و مشترک در بسیاری از پاتوژنطور
بوده که در فرآیندهای بسیار حیاتی سلول نقش دارند و برای بقاء 

های مختلفی از  ها در بخش این پروتئین. پاتوژن ضروری هستند
سموم وع سلول تجمع دارند که باعث آزادی عمل در انتخاب ن

در مسیرهای متابولیکی حیاتی  این اهداف .شود می شیمیائی
ها باعث مختل شدن این گیری آنپاتوژن نقش داشته و هدف

های  این اهداف در محل. شود مسیرها و از بین رفتن پاتوژن می
پلاسم  مختلفی مانند سیتوپلاسم، غشاء داخلی، غشاء خارجی، پری

پلاسم،  اهداف موجود در پری. کنند میو خارج سلول تجمع پیدا 
گیری توسط  غشاء خارجی، غشاء داخلی و خارج سلول برای هدف

توان گیاهان  ها مناسب هستند و می بادی هایی مانند پلنتی مولکول
های اختصاصی علیه این اهداف تولید  تراریختی با بیان آنتی بادی

های  ابل پاتوژنثری در مقؤطور متوانند به چنین گیاهانی می. کرد
اهداف موجود در سیتوپلاسم . تولیدکننده این اهداف مقاوم باشند

عوامل . گیری توسط عوامل ضدمیکروبی مناسب هستند برای هدف

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

22
85

45
8.

13
97

.8
.3

1.
4.

1 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 n

cm
bj

pi
au

.ir
 o

n 
20

25
-1

0-
30

 ]
 

                             7 / 10

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.22285458.1397.8.31.4.1
http://ncmbjpiau.ir/article-1-1127-en.html


تازه های بیوتکنولوژی سلولی - مولکولی دوره هشتم شماره سی و یکم -استفاده از تجزیه ...

46

 

 

شوند، با توجه به عدم  ضدمیکروبی که علیه این اهداف تولید می
های موجودات غیرهدف،  ها با پروتئین مشابهت این پروتئین

ثر پاتوژن ؤبر کنترل مختصاصی بوده و علاوها ی کاملهایترکیب
. زیست و موجودات غیرهدف نیز اثر مضری ندارندبرای محیط

اهداف شناسایی شده به دو گروه طیف وسیع و اختصاصی تقسیم 
گیری   تری برای هدف اهداف طیف وسیع موارد مناسب. شوند می

را تری های بیش که اهداف طیف وسیع پاتوژناز آنجای. هستند
رسند و  نظر میهثرتری برای مبارزه بؤکنند، اهداف م گیری می  هدف

توان گیاه را نسبت به  بار صرف هزینه میها با یکگیری آن با هدف
چنین سمومی که علیه این هم. ها مقاوم کرد طیف وسیعی از پاتوژن

از . برند ها را از بین می شوند طیف وسیعی از پاتوژن اهداف تولید می
شوند، سمومی  ی دیگر، سمومی که علیه اهداف بالقوه تولید میطرف
زیست هستند زیرا خطر برای انسان، موجودات غیرهدف و محیط بی

 . های ویژه وجود دارد ها تنها در پاتوژنپروتئین هدف آن
توان  همولوژی می بربیوانفورماتیکی مبتنی های  با استفاده از روش

-ها و آفات و هم مقاوم به بیماری فرآیند تولید گیاهان تراریخت
طور قابل توجهی چنین فرآیندهای تولید سموم شیمیایی را به

ها  با استفاده از این روش. های آن را کاهش داد کوتاه کرد و هزینه
توان ایمنی سموم تجاری تولید شده را بررسی و  چنین میهم

ورماتیکی و های بیوانف ترین مزیت استفاده از روش مهم. ارزیابی کرد
برای بقاء هاست که  بینی اهدافی در پاتوژن پیش ،یاهمحاسب
هیچ شباهتی با میزبان و ها ضروری بوده و در عین حال  پاتوژن

ها اثر سوء بر  آن و هدف قرار دادن موجودات غیرهدف ندارند
که در صورتی. میزبان و سایر موجودات غیرهدف نخواهد داشت

شوند  های غیر بیوانفورماتیکی انتخاب می سایر اهداف که با روش
ممکن است برای بقاء پاتوژن ضروری نبوده و از طرفی دارای توالی 

گیری چنین  هدف. مشابه در میزبان و موجودات غیرهدف باشند
مضر بر میزبان، انسان و موجودات  هایهایی باعث اثر پروتئین

ها را به  خواهد شد و سلامت آنزیست چنین محیطغیرهدف و هم
 . خطر خواهد انداخت

های بیولوژیک و  به گسترش روز افزون اطلاعات و دادهباتوجه
های  ی استفاده از روشاههای محاسب افزارها و روشنرم  پیشرفت

-ههای مطالع ثری زمان و هزینهؤطور متواند به بیوانفورماتیکی می
 .آزمایشگاهی را کاهش دهد های

 
 سپاسگزاری

مقاله حاضر بخشی از نتایج طرح پژوهشی است که بودجه آن از 
است که بدین  مین شدهأتطرف دانشگاه آزاد اسلامی واحد کنگاور 

 . گردد قدردانی میتشکر و ترتیب 
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