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Background and Aim: Single Nucleotide Polymorphisms (SNPs) are common genetic variants implicated 
in human disorders. CD151, a tetraspanin component of the hemidesmosome, is essential for skin integrity, 
and its dysfunction can cause Epidermolysis Bullosa Simplex (EBS).  This study aimed to predict high-risk 
SNPs in the CD151 gene and evaluate their impact on the protein's stability, structure, and function using 
bioinformatics. 
Materials and Methods: CD151  SNPs were collected from dbSNP, and the protein sequence from UniProt. 
Comprehensive bioinformatics tools were used for effect prediction. Mutation risk and disease association 
were assessed using SIFT, PROVEAN, PolyPhen-2, PANTHER, and meta-predictors like Meta-SNP. 
Stability changes were predicted by I-Mutant and MUpro, and sequence conservation by ConSurf. 
Secondary/tertiary structures were modeled using NetSurfP-2.0, SOPMA, and HOPE, with protein-protein 
interactions analyzed by STRING and GeneMANIA. 
Results: Screening 27 polymorphisms identified 8 high-risk variants: A81T, R87L, D147N, A145D, F153C, 
R178C, G227S, and G229S. Predictions showed these SNPs cause a reduction in protein stability, are 
predominantly located in conserved regions, and disrupt alpha-helical structures, thereby disturbing the 
overall protein fold. Altered surface positioning of mutated residues could also impair critical CD151 
interactions. 
Conclusion:  The computational analyses and screenings demonstrated that 8 key CD151 mutations 
potentially destabilize the protein and structure, altering its secondary structure and interactions. These 
SNPs have significant reference value for future studies. The identification of these high-risk SNPs paves the 
way for the design of targeted molecular screening panels for EBS patients, which could aid in earlier and 
more precise diagnosis. Final confirmation of these results necessitates further clinical and laboratory studies. 
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|اصیل پژوهشی ۀ مقال  

در  CD151 ژنِ (SNPs) نوکلئوتیديهاي تکمورفیسملیپُ  بیوانفورماتیکیِ ررسیِب
 |ايپروانه  بیماريِ

 *1زهرا رضوانی، 1مهدیس کاشانی

              شیمی، دانشگاه کاشان، کاشان، اصفهان، ایران  ةمولکولی، دانشکدوسلولی   شناسیِزیست   گروهِ -1
 

   ؛شیمی، دانشگاه کاشان، کاشان، اصفهان، ایران  ةومولکولی، دانشکدسلولی شناسیِ زیست  گروهِ، زهرا رضوانیمسئول:  ةسندینو*

 rezvani@kashanu.ac.ir :پست الکترونیکی

هCD151ِ  ژنِنتی آ  :و هدف  نهیزم پوست    یکپارچگیِ  دسموزوم، نقشی کلیدي در حفظِ می ، یک تتراسپانین در 
  بینیِاین مطالعه، پیش   ) شود. هدفEBSِ( سیمپلکس ايِ پروانه  يِتواند منجر به بیماردارد. اختلال در این پروتئین می

SNPs  ُژنِ  رخطرِپ  CD151  ِپروتئین با استفاده از رویکردهاي    ها بر پایداري، ساختار و عملکردِآن   تأثیرِ  و ارزیابی
 بیوانفورماتیکی بود. 

جهش    خطرِ  استخراج شدند. ارزیابیِ  UniProtپروتئین از    و توالیِ  dbSNPاز    CD151  ژنِ  SNPs  :هامواد و روش 
هاي تجمیعی مانند  و روش SIFT ،PROVEAN ،PolyPhen-2 ،PANTHERابزارهاي  و ارتباط با بیماري از طریقِ 

Meta-SNP  ِتأثیر پایداريِ جهش   انجام گرفت.  بر  با    ها  با    شدگیِو حفاظت   MUproو    I-Mutantپروتئین  توالی 
ConSurf  ِپروتئین با    عديِبُثانویه و سه   بررسی شد. ساختارNetSurfP-2.0  ،SOPMA    وHOPE   هاي  نشکُو میان

 .ندتحلیل شد GeneMANIAو  STRINGپروتئینی با 
میانِ  : ج ی نتا  به   8مورفیسم،  پلی   27  از  پُواریانت   عنوانِجهش  شدند:  هاي  شناسایی    ، A81T  ،R87L ،  D147Nرخطر 

A145D ،   F153C  ،R178C ، G227S   وG229S پروتئین،    پایداريِ  کاهشِ  ها باعثِها نشان دادند که این جهش بینی . پیش
ریزد. همچنین،  هم می پروتئین را به   کلیِ  شوند که ساختارِآلفا می   شده و اختلال در مارپیچِحفاظت   قرارگیري در نواحیِ

ها را  مولکول  با سایرِ  CD151 پروتئینِ  حیاتیِ   هاي تواند تعامل یافته می آمینواسیدهاي جهش   سطحی یا غیرسطحیِ موقعیتِ
 مختل سازد. 

مبتنی تحلیل   :يریگجهینت محاسبهاي  غربالگري  هاهبر  انجام و  داد هاي  نشان  ژنِ   جهشِ   8که    ند شده  در    کلیدي 
CD151   پروتئینِ  ه بر پایداري و ساختارِبالقوّ  طورِبه  CD151  ِآن را دگرگون    هايثانویه و تعامل  تأثیر گذاشته و ساختار

رخطر، مسیر  پُ  SNPsاین    آینده هستند. شناساییِ  ياههمهمی براي مطالع  مرجعیِ  ها داراي ارزشِسازند. این جهش می
زودهنگام    تواند به تشخیصِ د و میماینباز می EBS هدفمند در بیمارانِ   مولکولیِ  هاي غربالگريِ پنل را براي طراحیِ

 . بیشتر است بالینی و آزمایشگاهیِ ياهه مطالع نهایی این نتایج مستلزمِ تر کمک کند. تأییدِ و دقیق 
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 مقدمه  |1
هاي  ) گروهی از بیماري EB1رمولیز بولوزا ( پیدِ اي یا اِ پروانه   بیماريِ
به    مرتبط با شکنندگیِ  موروثیِ   ژنتیکیِ پوست است که منجر 

  ، تاول، فرسایش و زخم بر روي پوست و غشاهاي مخاطی   ایجادِ 
هاي مرتبط  ژن   بالايِ   تنوعِ  ). 1شود ( در پاسخ به حداقل آسیب می 

بیماري و جهش  می هاي  بیماري  این  در  انواعِ زا  به  منجر    تواند 
  بالینی شود. این بیماري معمولاً   هاي شدید و تظاهراتِ فنوتیپ 
شود  پوست ایجاد می   هاي دخیل در ثباتِ جهش در ژن   توسطِ 

یافت شده است که رشته   20حاضر  درحال ).  2(    هاي میانیِ ژن 
ها و  سموزوم سلولی (دِ  هاي تماسِسلولی، پروتئین  اسکلتِ کراتینِ

  مورفولوژیکیِ   یکپارچگیِ  هاي مسئولِها) و مولکول دسموزوم می هِ
به  چسبندگیِتماس   ۀ واسط پوست  و    داخلِ  هاي  اپیدرمی 

د  کُ  را   اپیدرمی   پوستیِ  کمپلکس نگهدارنده در اتصالِ  ي ا ه ترکیب 
ژنتیکی و بالینی بسیار متنوع    اي از نظرِ پروانه   ). بیماريِ 3(   کنند می 

  ). بروزِ 4رسد ( غالب و مغلوب به ارث می   صورت اتوزومالِ است و به 
- 54آن    زنده و شیوعِ  در هر میلیون تولدِ   1/ 4- 25  این بیماريِ 

نفر در جهان    500000  در هر میلیون جمعیت است. تقریباً   2/ 82
 ).  5کنند ( اي زندگی می پروانه   با بیماريِ 

  CD151  اي سیمپلکسِپروانه   دخیل در بیماريِ  جدیدترین ژنِ
اختلال در    فروپاتی است و نقص در آن موجبِاست که همراه با نِ

ازدست سلول  و  بین    سلولِبه سلول   چسبندگیِ  دادنِها 
می کراتینوسیت  پایه  ( هاي  آنتی 6شود  از    CD151  ژنِ).  عضوي 

سطحِپروتئین   ة خانواد  به   سلولیِ  هاي  از  ی جز   عنوانِتتراسپانین،  ی 
  عنوانِ به   CD151  ژنِ). آنتی 7دسموزوم شناسایی شده است ( می هِ

تثبیت  کمپلکس   عملکردِ  ة کنند یک  اینتگرینِ اینتگرین  با  را    هایی 
α3β1  وα6β4 ِۀ هاي غشاي پای کراتینوسیت   جانبیِ ة قاعد  در سطح  

  یندِ ا فر   اصلیِ  ة کنند یک تنظیم   CD151).  8دهد ( سلول تشکیل می 
  که براي تحركِ   ت هاي متصل به لامینین اس اینتگرین   دهیِسیگنال 

  کردنِ   با فعال   CD151  ها ضروري است. تحرك سلولی توسطِسلول 
Rac    وCdc42  ِرشد    اینتگرین و فاکتورِ  ة گیرند   دهیِسیگنال   از طریق

- فسفاتیدیل اینوزیتول ارتباط با    دلیلِبر این به ). علاوه 9یابد ( ارتقا می 
سلولی   سیگنال و پیوند با اسکلتِ  در انتقالِ  CD151 نقشِ کیناز - 4

 
1 Epidermolysis Bullosa 
2 Single-Nucleotide Polymorphism 

وسیعی دارد از    سلولی و بافتیِ  توزیعِ  CD151است.  پیشنهاد شده  
اِ اِجمله  گِپیتلیوم،  عضله،  لوله لومرول ندوتلیوم،  و  کلیوي  هاي  هاي 
هاي دندریتیک با یک  هاي شوان و سلول نزدیک و دور، سلول   ة پیچید 

انسان مشاهده شده است. این   هاي بالغِبافت  بیشترِدر  RNA ۀ گون 
  ۀ یک حلق   است که حاويِ  اي اسیدآمینه   253  پروتئین یک پروتئینِ

هاي  مین سیتوپلاسمی با دُ  بزرگِ  ۀ کوچک و یک حلق   سلولیِ  خارجِ
گلیکوزیلاسیون  - Nیک  همچنین  کوتاه است.    کربوکسی و آمینیِ

می  رِ تشکیل  چندین  روي  و  پالمیتوییله  دهد  سیستئین  زیدوي 
قرار دارد    11  کروموزومِ  کوتاهِ  انسانی روي بازويِ   CD151  شود. ژنِمی 

  CD151  پپتیدِآن پلی   8تا    2هاي  اگزون است که اگزون   8و شامل  
 ).  11و    10کنند ( د می را کُ

تک مورفیسم پلی  ( هاي  تنوعSNPs2ِنوکلئوتیدي  یک   (  
تعریف    که طبقِ  ند ست ه خاص در ژنوم    نوکلئوتیدي در یک مکانِتک 

ها زمانی که در  SNPد.  ن شو جمعیت یافت می   در بیش از یک درصدِ
  توانند بر سرعتِ یک ژن وجود داشته باشند می  هاي تنظیمیِمکان 

ت  موجبِأ رونویسی  و  بگذارند  تولیدِ  ثیر  در    پروتئینِ   تغییراتی 
پروتئین و در    توانند تغییراتی در ساختارِشده شوند که می دگذاري کُ

بیماري یا تغییر    د که درنهایت منجر به ایجادِن عملکرد ایجاد کن   ۀ نتیج 
  عنوانِ ها به SNPرو  این د. از گرد می محیطی    در پاسخ به دارو یا سمِ

از مطالع  بسیاري  در  مولکولی  و    ژنتیکیِ  ي ا ه ه نشانگرهاي  بیماري 
 ).  12اند ( فارماکولوژنومیک مورداستفاده قرار گرفته 

مشکوك به    بیمارِ  DNA  92گسترده،    ژنومیِ  ۀ در یک مطالع 
توالی پروانه   بیماريِ از  استفاده  با  (   نسلِ  یابیِاي  )  NGS3جدید 

پوست (از    مرتبط با شکنندگیِ  ژنِ  21  هدفمند بر روي پنلی شاملِ
جامع منجر    هاي بیوانفورماتیکیِ) بررسی شد. تحلیل CD151جمله  

، گردید.  CD151  زا، از جمله در ژنِهاي بیماري جهش   به شناساییِ
نوکلئوتیدي،  هاي تک مورفیسم پلی   ویژه در موردِها، به این تحلیل 
  ها در بیماريِ آن   زایی و پیامدهاي عملکرديِبیماري   بینیِبراي پیش 

عمدتاً بر    پیشین   هاي پژوهش ).  13اي بسیار حیاتی بودند ( پروانه 
بیماري روي جهش  ژنِهاي  در  بیماريِ   CD151 زا  به  منجر    که 

بوده می  اي پروانه  متمرکز  ( شوند  بااین 14- 16اند  مطالع ).    ۀ حال، 
هایی  مورفیسم زا و همچنین پلی هاي غیربیماري مورفیسم پلی   جامعِ

3 Next Generation Sequencing 
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بیماري عمل    ة کنند یا تعدیل   مستعد   عواملِ  عنوانِکه ممکن است به 
 کنند کمتر موردتوجه قرار گرفته است. 
  بیوانفورماتیکی براي غربالگريِ   در این مطالعه، از ابزارهاي مختلفِ

SNPs   ها را در پروتئینِتا مضرترین آن   ه بهره برد  CD151 ِکه نقش ،  
  . هدفِ گردد  سیمپلکس دارد، شناسایی  ايِپروانه  ثري در بیماريِؤ م 

رخطر بر  هاي پُاین واریانت   تأثیرِ  جامعِ  بررسیِ  نیز   پژوهش نهایی این  
عملکردِ و  دركِ  CD151  پروتئینِ  ساختار  تا  از  عمیق   است  تري 

ارائ دست آید و زمینه ها به آن   مولکولیِ  خواصِ اهداف و    ۀ اي براي 
 د. گرد هاي تشخیصی و درمانی مؤثرتر فراهم  گزینه 

 هامواد و روش  |2
 ها داده  آوريِجمع  |1-2
  ة داد گاه ی پا   قِ ی از طر   FASTA  قالبِ در    CD151  پروتئینِ   توالیِ 

UniProtKB   )https://www.uniprot.org (   شد.   ي ر ی بارگ  
UniProtKB   با   مخزنِ  ک ی و  توال   ت ی ف ی ک   جامع    ي ها ی از 

ارائه    ي عملکرد   ي ها ی س ی نو ه ی است که همراه با حاش   ی ن ی پروتئ 
  مداوم با استفاده از استخراجِ   صورتِ آن به   ي ها و داده   شود ی م 

منابعِ  از  روش   ي ها ستم ی س   ، ی علم   اطلاعات  و    ي ها خودکار 
بر فراهم  وه علا   گاه ی پا   ن ی . ا گردد ی م   ی روزرسان به   ن ی ماش   يِر ی ادگ ی 

دسترس   ي ها پروتئوم   ي ها نسخه   ن ی آخر   کردنِ  به    ی مرجع، 
  ی ل ی تحل   ي ابزارها   رِ ی و سا   AlphaFold  ة شد ی ن ی ب ش ی پ   ي ساختارها 

برا  عملکرد   ي ساختار   ي ها ی ژگ ی و   تر ق ی دق   یِ بررس   ي را    يِ و 
ا .  ) 17(   سازد ی م   ر ی پذ امکان   ها ن ی پروتئ  توال   ن ی در    یِ مطالعه، 

CD151   شناسه:    ة (شمارP48509ِبخش از    ي ها ن ی تئ پرو   ) 
برا   UniProtKB  ة شد ی ن ی بازب  و    ي ها ل ی تحل   ي استخراج 

مرتبط با    ي ها SNPمورداستفاده قرار گرفت.    ي بعد   ی ک ی وانفورمات ی ب 
    ) dbSNP   )https://www.ncbi.nlm.nih.gov/snpز  ا   CD151   ِژن 

ز  پا   ي ا رمجموعه ی که  جمع   NCBI  ة داد گاه ی از    .  شد   ي آور است 
dbSNP   ییِو شناسا   ي گردآور   ي و معتبر برا   ی اصل   از منابعِ  ی ک ی  

داده   ی ک ی ژنت   ي ها انت ی وار   مختلفِ  انواعِ به   ي ها است و    طورِ آن 
  Genomes  1000مانند    ی ژنوم   بزرگِ  ي ها پروژه   جِ ی مداوم با نتا 

  ها SNPمرحله   ن ی در ا  . ) 18(  شود ی م   ی روزرسان به   gnomADو 

 
1 Non-Synonymous 
2 Sorting intolerant from tolerant 
3 Protein variation effect analyzer 

با    هایی SNP  ن ی درصد و همچن   1کمتر از    نادرِ   یِ آلل   یِ با فراوان 
که    هایی SNPنامشخص حذف شدند و تنها    ا ی   ي تکرار   ي ها داده 

جا  به  توال   1نه ی آم د ی اس   یِن ی گز ی منجر    ن ی پروتئ   ة دکنند کُ   یِ در 
 شدند.   گزینش   ي بعد   ي ها ل ی تحل   ي برا   شوند، ی م 

 زایی بیماري  و  عملکردي  يا هاثر  بینیِپیش| 2-2

از جمله    ی خاص   نِی آنلا   ي رورها با استفاده از ابزارها و سِ  SNP  ي ا ه اثر 
SIFT2  ،PROVEAN3  ،PANTHER   2  و-PolyPhen4   ی ن ی ب ش ی پ  

هم )  SIFT    )star.edu.sg/-https://sift.bii.aشد.  از  استفاده    يِ تراز با 
م   ي ها ی توال   ۀ چندگان  موقع   یِتکامل   حفاظتِ  زانِی همولوگ،    تِ ی هر 

  ي د ی نواس ی آم   ي ها ی ن ی گز ی جا   يِر ی پذ کرده و تحمل   ی اب ی را ارز   نه ی دآم ی اس 
  ي مار ی در ب   ر ی درگ   ي ها ابزار قادر است جهش   ن ی ا   . د مای ن ی م   ی ن ی ب ش ی را پ 

  ک ی ابزار    ن ی ا   یِخروج     دهد.   ص ی تشخ   ی خنث   يِها سم ی مورف ی ل را از پُ
کمتر از    ازِی با امت   یی ها ی ن ی گز ی جا که  طوري است؛ به   1تا    0  ن ی ب   از ی امت 
 ). 19د ( کن ی م   ی ن ی ب ش ی پ 5  عنوان مضر را به   0/ 05

  PROVEAN   )http://provean.jcvi.org/seq_submit.php (    نیز
منفرد،    ۀ ن ی دآم ی اس   ي ها ن ی گز ی جا   ي تنها برا را نه   یی ها ی ن ی ب ش ی پ   تواند ی م 

با استفاده از همان    نه ی دآم ی اس   درج و حذفِ  ن، ی گز ی جا   ن ی چند   ي بلکه برا 
  ي رور بر رو سِ  ن ی ا   ی ده نمره   کند. دقتِ جاد ی ا   ی اساس   یِازده ی امت   طرحِ

درصورت است شده    م ی تنظ   - 2/ 5 امت ی .  باشد    - 2/ 5از    از ی که  کمتر 
 . ) 20(   جهش است   مضر بودنِ  ة دهند نشان 
  2-PolyPhen   )http://genetics.bwh.harvard.edu/pph2 (   نیز  

عملکردِ   نه ی آم   ي دها ی اس   یِن ی گز ی جا   یِاحتمال   رِی تأث  و  ثبات  بر    را 
ملاحظاتِ  ی انسان   ي ها ن ی پروتئ  از  استفاده  و    ي ساختار   یِتکامل   با 
از    ي عدد   ازِی رور امت سِ  ن ی ا   یِن ی ب ش ی . پ کند ی م   ی ن ی ب ش ی پ   ي ا سه ی مقا 
استفاده    لِی دل ابزار به   ن ی ا ).  21(   (مضر) است   1/ 0) تا  م ی خ (خوش   0/ 0

داده  تکامل   ي ساختار   ي ها از  مطالع هم   طورِبه   ی و  در    ي ا ه ه زمان، 
تحل   ، ی شخص   یِ پزشک   ، ی انسان   یِک ی ژنت   ي ها ي مار ی ب  و    لِ ی سرطان 

SNP دارد.   ي ا گسترده   ارِی بس   نادر کاربردِ  ي ها 
PANTHER   )https://www.pantherdb.org (   ستمِ ی س   ک ی  

  یِ توال   تکاملِ   ارتباط دادنِ  ي در دسترس برا   گانِی جامع و را   يِافزار نرم 
  ی ک ی ولوژ ی ب   ي ها خاص و نقش   نِ ی پروتئ   ي عملکردها   به تکاملِ  ن ی پروتئ 

4 Polymorphism phenotyping v2 
5 Deleterious 

https://www.uniprot.org/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/snp
https://sift.bii.a-star.edu.sg/
http://provean.jcvi.org/seq_submit.php
http://genetics.bwh.harvard.edu/pph2
https://www.pantherdb.org/
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  زمانِ مدت   ، خاص)    تِی موقع   ک ی   ی تکامل   (حفظِ  PSEP1.  است 
دودمانِ   ن ی مع   ۀ ن ی دآم ی اس   ک ی   یِ شدگ حفظ  پروتئ   ی منته   در    ن ی به 

  ت ی موقع   ک ی . هر چه  کند ی م   ي ر ی گ سال) را اندازه   ها ون ی ل ی (برحسب م 
. اگر جهش  شود ی م   شتر ی آن ب   مخربِ  رِی تأث   حفظ شود، احتمالِ   تر ی طولان 

مخرب داشته    دارد که اثرِ   ي اد ی ز   سال باشد احتمالِ   ون ی ل ی م   450از    شتر ی ب 
  ۀ محاسب   ي برا   ک ی لوژنت ی ف   ي ها و درخت   ی تکامل   ي ها ابزار از داده   ن ی ا .  باشد 

  ازِی . امت کند ی استفاده م   انت ی هر وار   ي برا   Pdel (2مضر (   اثرِ   احتمالِ   ازِی امت 
Pdel   را نشان  اد ی ز   (احتمالِ  1کم) تا    (احتمالِ  0  ن ی ب   وسته ی پ   مقدارِ  ک ی (

  ن ی پروتئ   بر عملکردِ  انت ی وار   مضر بودنِ  آن احتمالِ  که براساسِ  دهد ی م 
  بودند   0/ 5تر از  ها بزرگ آن   Pdelکه    یی ها انت ی وار   . ) 22(    شود ی م   ده ی سنج 

  ند آستانه بود   ن ی تر از ا ها کم آن   Pdelکه    یی ها انت ی مضر و وار   عنوانِبه 
   . شدند   ي بند طبقه    م ی خ احتمالاً خوش   عنوانِبه 

  نِ یی تع   ي برا   Meta-SNPو     PhD-SNP  ،SNPs&GOنِ ی آنلا   سه ابزارِ
ب گزینش   ي ها SNP  ارتباطِ با  شد.    ي مار ی شده    PhD-SNPاستفاده 

)snp.html-snp/phd-http://snps.biofold.org/phd(   یادگیريِ   ابزارِ  ک ی  
  ها ي مار ی ب   ارتباطِ   یِ ن ی ب ش ی پ   ي است که برا   عصبی   ۀ بر شبک ماشین مبتنی 

  ن ی ا   . شود می   استفاده درصد    78) با دقت  nsSNP(   ی معن رهم ی غ   SNPبا  
  ییِ ا ی م ی کوش ی ز ی ف   ي ها ی ژگ ی و و   ن ی پروتئ   یِ توال   اطلاعاتِ   ابزار تنها براساسِ 

م   لِ ی تحل   نه ی آم   ي دها ی اس  انجام  را    ي برا   ی حت   ن ی بنابرا   دهد، ی خود 
کاربرد    هم   ست ی ها در دسترس ن آن   يِعد بُسه   که ساختارِ  یی ها ن ی پروتئ 

  9تا    0  اسِ ی ها را در مق آن   ی خنث   ا زا ی ي مار ی ها به ب SNP  يِبند دارد. طبقه 
 ). 23(   کند ی م   ي بند رتبه 

  SNPs&GO   )-and-go.biocomp.unibo.it/snps-and-http://snps

go / (   ۀ ن ی دآم ی اس   ي ها سم ی مورف ی ل پُ  یِ ن ی ب ش ی پ   ي برا   ی روش   ) مضرSAPs  با (
حاش  از  ادغامِ سِ  ن ی ا .  است   ن ی پروتئ   يِعملکرد   یِ س ی نو ه ی استفاده  با    رور 

  يِ کاربرد   يِ بند رده   با اطلاعاتِ   ی توال   یِو تکامل   یی ا ی م ی کوش ی ز ی ف   ي ها ی ژگ ی و 
درصد    80از    ش ی ب   ی دقت   ردارهاي پشتیبان بُ  يِبند و استفاده از طبقه   ها ژن 
  ازِی ، امت Disease/Neutral  برچسبِ  شاملِ   این ابزار   یِ . خروج دهد می   ارائه 

  ییِ معتبر در شناسا   ي است و از ابزارها   نان ی اطم   و شاخصِ   یی مارزا ی ب   احتمالِ 
 ). 24(   شود ی م   محسوب مضر    ي ها جهش 

  SNP-Meta   )snp-https://snps.biofold.org/meta / (   ِعملکرد  
بهتر   نسبت   ي بهتر  ا   ة کنند ی ن ی ب ش ی پ   ن ی به  دارد.  رور  سِ  ن ی منفرد 

 
1 Position-specific evolutionary preservation 

nsSNV ترک   زا ي مار ی ب   ي ها با  روش   ی برخ   بِی را  در    شرو ی پ   ي ها از 
ارتباطاتPhD-SNPِ(   ي مار ی ب   یِن ی ب ش ی پ  و   (   ) ،  SIFTعملکرد 

PANTHER   و  SNAP شناسا به   ی خروج و    کند ی م   یی )    صورتِرا 
 ).  25(     دهد ی ارائه م   احتمال   ا امتیازِ همراه ب   Disease/Neutral  برچسبِ

 پروتئین   پایداريِ   بررسیِ| 3-2

SNPِپروتئین بر قدرتِ  پایداريِ  ها تمایل دارند با کاهش یا افزایش  
  آنلاینِ   ابزارِ   2ا از  ه این اثر   بینیِ براي پیش   پروتئین تأثیر بگذارند. 

I-Mutant      وMUpro   .استفاده شد 
Mutant-I  )mutant2.0.html-mutant/i-https://folding.biofold.org/i(    با

گیبس تاشدگی    آزادِ   هاي عصبی، تغییر در انرژيِ تکیه بر شبکه 
 )ΔΔG پیش را  می )  مقدارِکند بینی  نشان   ΔΔG  ؛    ة دهند منفی 

یافته  جهش   پروتئینِ  لازم براي تاشدگیِ  انرژيِ  پایداري و افزایشِ  کاهشِ
که     https://mupro.proteomics.ics.uci.edu(MUpro(زمان  ). هم 26است ( 

کند یک  ) استفاده می SVMردارهاي پشتیبان ( هایی مانند بُاز الگوریتم 
منفی    دهد که در آن امتیازِ+) ارائه می 1/ 0تا    - 1/ 0  پیوسته (بین   امتیازِ 

پایداري    کاهشِ  بینیِپروتئین است. پیش   پایداريِ  نیز مؤید کاهشِ 
یک    زا بودنِمحاسباتی براي بیماري   ترین شواهدِ توسط هر دو ابزار، قوي 

SNP   نادرست،   هاي ناپایدار تمایل به تاخوردگیِچراکه پروتئین   است
  ة ). استفاد 27دارند ( را  ها و یا تجمع  پروتئازوم   تر توسطِسریع   ۀ تجزی 
نتایج بر    متقابلِ   تأییدِ  ، با فراهم کردنِ MUproو    I-Mutantزمان از  هم 
ها  SNP  مخربِ  اثرِ  بینیِپیش   متفاوت، دقتِ  هاي محاسباتیِمدل   ۀ پای 

 دهد.  طور چشمگیري افزایش می را به   CD151  ساختاريِ  بر پایداريِ

 عملکردي  شدگی و نواحیِحفاظت| 4-2

ConSurf   )http://consurf.tau.ac.il (   مناطقِ  ي ابزار که    است 
ساختار   ي عملکرد  ارز ماکرومولکول   يِو  با  را    یِتکامل   یِ اب ی ها 

همولوگ    ي ها ی توال   انِ ی در م   ک ی نوکلئ / نه ی آم   ي دها ی اس   یِ ن ی گز ی جا 
  ي بند م ی تقس   از ی امت   9را به    ی شدگ ابزار حفاظت   ن ی ا .  دهد ی نشان م 

  و   شوند ی شده محسوب م حفاظت   نقاطِ   9تا   6  ازِ ی که امت   کند ی م 
م   ی تکامل   يِقو   شاهدِ   ک ی  م   کند ی فراهم  نشان  آن    دهد ی که 

ز در ها  جهش  هستند؛  مخرب  در    ی ع ی طب   ي ها سم ی مکان   را ی واقع 
 . ) 28(   اند حفظ کرده   ر یی را از تغ   ها ت ی موقع   ن ی تکامل، ا   طولِ 

2 Probability of deleterious 

http://snps.biofold.org/phd-snp/phd-snp.html
http://snps-and-go.biocomp.unibo.it/snps-%20and-go/
http://snps-and-go.biocomp.unibo.it/snps-%20and-go/
https://snps.biofold.org/meta-snp/
https://folding.biofold.org/i-mutant/i-mutant2.0.html
https://mupro.proteomics.ics.uci.edu/
http://consurf.tau.ac.il/
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 الیتساختار ثانویه و حلّ  بینیِپیش| 5-2
2.0-NetSurfP   )2.0-https://services.healthtech.dtu.dk/services/NetSurfP (  
  تواند ی است که م   عمیق   هاي عصبیِبر شبکه ي نوین و مبتنی ابزار 
  ي اجرا   را با دقت و زمانِ  ن ی پروتئ   ک ی   يِساختار   ي ها ی ژگ ی و   ن ی تر مهم 

  ۀ کپارچ ی   مدلِ  ک ی ابزار با استفاده از    ن ی ا     کند.   ی ن ی ب ش ی پ   سابقه ی ب 
و    ي ساختار   لِاختلا   ه، ی ثانو   ساختارِ  ، سطحی   محلولیتِ  تواند می   واحد 

از    دو ی ز هر رِ  ي را به ازا   ) Ψو    Φی (مانند  اصل   ة ر ی زنج   یِوجه   2  ي ا ی زوا 
 . ) 29(   نماید   ی ن ی ب ش ی پ ي  ورود   یِتوال 

SOPMA   )prabi.ibcp.fr/NPSA/npsa_sopma.html-https://npsa (  
پُ  ک ی کلاس   یِک ی وانفورمات ی ب   ابزارِ   ک ی  برا و    یِ ن ی ب ش ی پ   ي رکاربرد 

  ها کس ی هل   يِ ساز نه ی خودبه   براساسِ   ها ن ی پروتئ   ۀ ی ثانو   ساختارِ 
الگوریتم است.   از  استفاده  با  ابزار  بهینه این  و  آماري    سازيِ هاي 

  ی ن ی ب ش ی پ پروتئین    توالیِ   از رويِ را    ها ل ی بتا و کو   صفحاتِ   تکراري، 
 ). 30(   باشد ی درصد م   63روش    ن ی ا   . دقتِ کند ی م 

 عدي بُسه  ساختارِ  تحلیلِ| 6-2

)  HOPEhttps://www3.cmbi.umcn.nl/hope(   ِابزار   یک 
باشد. این ابزار  هاي پروتئین می خودکار براي جهش   وتحلیلِتجزیه 

  براي محاسباتِ   WHAT IFاند از:  اي را که عبارت گسترده   اطلاعاتِ
رويِ بر  مدلِ  PDB  فایلِ  ساختاري  یک  توسطِ   یا  که    همسانی 

YASARA    ،ساخته شده استHSSP   حفاظتی،    ي ا ه براي امتیاز
براي    Uniprotبر توالی و  هاي مبتنی بینی براي پیش   DASرورهاي  سِ

جمع نویسی حاشیه  توالی  می هاي  درنهایت  آوري    HOPEکند. 
پروتئین تمرکز دارد    عديِبُسه   جهش که بر ساختارِ  ثیرِأ گزارشی را از ت 

 ).  31دهد ( ارائه می 

پروتئینِنشکُمیان| 7-2 و  ژن  دیگر   CD151  هاي  با 

 ها ها و پروتئینژن 
سِ دو  بررسیِ   GeneMANIA  و   STRINGرور  از    براي 

پروتئینِ نش کُمیان  پروتئین با ژن   CD151  هاي ژن و  هاي  ها و 
  آوري و ادغامِ جمع   STRING  ة داد پایگاه   دیگر استفاده شد. هدفِ

ادغامِ  با  اطلاعات،  ارتباطِ داده   این    پروتئینِ- پروتئین   هاي 
پیش شناخته  و  تعدادِ بینی شده  براي  موجودات    شده  از  زیادي 

ارتباط    شاملِ   )STRING   )db.org/-https://stringدر   ها است. 
غیرمستقیم    ي ا ه مستقیم (فیزیکی) و همچنین تعامل   هاي تعامل 

بیولوژیکی    (عملکردي) است، تا زمانی که هر دو خاص و از نظرِ 
  )/https://genemania.org(   GeneMANIA).  32معنادار باشند ( 

  فرضیه در موردِ   پذیر براي ایجادِانعطاف   کاربرپسندِ   سایتِیک وب 
تجزیه   عملکردِ  اولویت ژن   فهرستِ   وتحلیلِ ژن،  و  ها  آن   بنديِ ها 

عملکردي    هاي مشابهِ عملکردي است. همچنین ژن   براي سنجشِ 
هاي ژنومیک و پروتئومیکس پیدا  را با استفاده از انبوهی از داده 

 ).  33کند ( بینی می پیش نیز  ژن را    بر این عملکردِ علاوه   ؛ د مای ن می 

 نتایج  |3
 رخطر هاي پُواریانت   چندابزاري و شناساییِ  غربالگريِ| 1-3

 اصلیِ   با چهار ابزارِ CD151 ژنِ  رمترادفیغ  SNP 27  لِیتحل
آغاز شد ابزارِ  که  غربالگري  از  استفاده  هاي  جهش SIFT با 

،  V71I  ،A81T  ،K84R  ،R87L  ،L110V  ،P137L  بدخیم
A145D  ،F153C  ،H154Y  ،R171C،R178C     شناسایی

داشتند. با استفاده    05/0تا    0شدند که همگی امتیازي بین  
جهش PROVEAN از بدخیمِنیز  ،  A81T  ،K84R  هاي 

R87L  ،P137L  ،A145D  ،D147N  ،F153C  ،R171C  ،
R178C  ،Q217P  ،G227S  ، G229S  5/2با امتیازي کمتر از-  

سِ شدند.  عملکردِ  PolyPhen-2 رورِشناسایی  و   ساختار 
همجهش  پروتئینِ با  را  شباهتِ   سوییِیافته  و    ساختار 
جهش   10اساس  د. برایننموبینی  ها پیششده در آنمشاهده

احتمالِ ایجادِ  با  در  زیاد  شد  خیلی  شناسایی  که    ندآسیب 
: اند ازها عبارتداشتند. این جهش  962/0امتیازي بالاتر از  

V71I  ،A81T  ،R87L  ،A145D  ،D147N  ،F153C  ،R171C  ،
R178C  ،G227S،G229S   .جهش  5جهش،    10بر این  علاوه 

E6K  ،S50T  ،R87Q  ،L110V  ،H154Y  وE213A     با نیز 
شدکم  زاییِآسیب   احتمالِ شناسایی  تجزیهندتر   تحلیلِو. 

از   CD151 پروتئینِ  هايِواریانت  بیوانفورماتیکیِ استفاده  با 
بالاي   Pdel ها امتیازِآن   رِبیشت  که  نشان داد PANTHER ابزارِ 

، S50T   ،A81T  ،L110V  ،P137Lها آن   داشتند. در میانِ  5/0
D147N  ،F153C  ،Q217P  وG227S     1امتیازي نزدیک به 

 ة داد  ۀمجموع   4هاي اولیه در  واریانت  رغم تنوعِداشتند. علی
  2پوشانی نشان داد که تنها  هم  تحلیلِوموردبررسی، تجزیه 

  صورتِ به   F153C  و   A81Tاسیدآمینه،  جایگزینیِ  واریانتِ

https://services.healthtech.dtu.dk/services/NetSurfP-2.0
https://npsa-prabi.ibcp.fr/NPSA/npsa_sopma.html
https://www3.cmbi.umcn.nl/hope
https://string-db.org/
https://genemania.org/
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تمامِ در  واریانتمجموعه  مداوم  و  بودند  شده  تکرار    هايها 
R87L  ،R171C  ،R178C  ،P137L  ،D147N  ،G227S  

 .)1مجموعه مشترك بودند (جدول  3در   A145Dو
 PhD-SNP  ،SNPs&GOزایی، ابزارهاي  بیماري   ییدِ أ در ت  

، R87L  ،A145D  جهشِ  4  ،جهش  27  از بینِ   Meta-SNPو  
D147N  و  F153C  ِجهشِ   7زا اعلام و  رور بیماري در هر سه س 

A81T  ،K84N  ،R178C  ،Q217P  ،G227S   و  G229S    2در 
 ). 2(جدول    ندزا اعلام شدرور بیماري سِ

 ثانویه   پروتئین و ساختارِ  تأثیر بر پایداريِ | 2-3
  CD151  نِ ی پروتئ   يِ دار ی پا   ، ي ساختار   ي امدها ی پ   یِ بررس   ي برا 

  ی اب ی ارز   MUproو  I-Mutant ي رورها با استفاده از سِ  افته ی جهش 
  آزادِ   ي (انرژ ي  دار ی پا   رور کاهشِ که در هر دو سِ  یی ها جهش   . ند شد 

به I-Mutantدر    ی منف   بسِ ی گ  نشان دادند  را    ي ها SNP  عنوانِ) 
احتمالِ پُ   ي زا ي مار ی ب  با  افزا   ن ی پروتئ   ثباتِ   کاهشِ   رخطر    شِ ی و 

زایی،  آسیب   ي ا ه اثر   گیريِ با اشتراك  درنظر گرفته شدند.   ب ی تخر 
،  A81T  ،R87L  کلیديِ   جهشِ  8  ، پروتئین   زایی و پایداريِ بیماري 

A145D  ،D147N  ،F153C  ،R178C  ،G227S   و  G229S   ي برا  
 ).  3ند (جدول  انتخاب شد   تر ق ی عم   يِ ساختار   لِ ی تحل 

به ConSurf  براساسِ کلیدي  جهش   باقیِ  R178Cجز  ،  هاي 
  تکاملیِ   اهمیتِ   داشتند که بیانگرِ   6بالاي    شدگیِ حفاظت   امتیازِ

تأثیرِ  بر  تأکید  و  آمینواسیدِ آن   مخربِ   بالا  همچنین    هاست. 
موقعیتِ آسپارتیک  در  با    عنوانِ به   147  اسید  اسیدآمینه  یک 

  زاییِلیگاند مشخص شد که آسیب   کاتالیتیک یا اتصالِ  عملکردِ 
   ). 1کند (شکل  عملکردي تأیید می   را از نظرِ  D147N  جهشِ 

ساختارِ  58/ 50  همچنین    ژنِ آنتی   پروتئینِ   ۀ ثانوی   درصد 
CD151   ِطبق  SOPMA   ِدرصد آن از    25/ 69آلفا و    از مارپیچ

جز  به   SOPMAو    NetSurfP-2.0  کویل تشکیل شده بود. طبقِ 
ناحی   R178C  جهشِ  در  بود   ۀ که  شده  واقع    باقیِ   ، کویل 
  آلفا قرار داشتند. قرارگیريِ   لیکسِ هِ   ۀ رخطر در ناحی هاي پُجهش 
آلفا) و    لیکسِ حیاتی (هِ  ۀ ها در ساختارهاي ثانوی جهش   بیشترِ 
  دلالت بر آن دارد که اختلالاتِ   شدت به ها  بالاي آن   شدگیِحفظ 

  عدي و در نتیجه بیانِبُسه   ساختارِ   ثباتِ   مستقیم   طورِ به ها  آن 
تأثیر قرار  سلول را تحت   در سطحِ  CD151  پروتئینِ   عملکرديِ 

کویل/لوپ نشان    ۀ در ناحی   R178C  جهشِ   دهد. قرارگیريِ می 
پذیري  تر و مربوط به انعطاف موضعی   شاید آن    دهد که تأثیرِمی 

. ) 3و    2سطحی است (شکل    هاي و تعامل 

 PolyPhen-2.و   SIFT ،PROVEAN ،PANTHERآمده از دستهب ياهامتیاز -1 دولج
SNP ID Mutation SIFT PROVEAN PANTHER PolyPhen-2 

rs371206840 E6K 0.147 -1.070 0.570 0.954 
rs199816860 K8T 0.123 -2.413 0.570 0.005 
rs376496318 S50T 0.439 -1.789 0.740 0.549 
rs147298858 V71I 0.034 -0.765 0.570 0.988 
rs141569440 A81T 0.028 -2.775 0.740 0/997 
rs150909098 K84R 0.018 -2/852 0.570 0.186 
rs116211118 K84N 0.928 -0.385 0.570 0.018 
rs377680693 R86H 0.413 -0.572 0.500 0.012 
rs200217814 R87L 0.026 -5.193 0.570 0.992 
rs200217814 R87Q 0.295 -2.397 0.570 0.941 
rs370471055 L102V 0.315 -1.977 0.500 0.209 
rs146079952 L110V 0.013 -2.113 0.740 0.688 
rs34215390 T120M 0.076 -1.648 0.190 0.337 
rs111956783 D128G 0.392 -1.612 0.500 0.001 
rs374834878 P137L 0.045 -3.961 0.740 0.002 
rs11828133 A145D 0.006 -4.360 0.570 0.999 
rs372034658 D147N 0.286 -3.828 0.850 0.994 
rs375264131 F153C 0.002 -6.141 0.850 1.000 
rs148880760 H154Y 0.008 -1.119 0.500 0.723 



|1405تابستان    |63ة  شمار   |16ة  دور   | مولکولی و ولوژي سلولی  ـهاي بیوتکن امۀ تازه  ـفصلن   

84 
 

rs139042921 R171C 0.044 -3.533 0.500 0.962 
rs367700291 R178C 0.013 -4.438 0.570 1.000 
rs200052049 E213A 0.268 -1.629 0.500 0.877 
rs200997452 Q217P 0.216 -2.920 0.740 0.072 
rs56125304 R221S 0.391 -0.218 0.500 0.124 
rs201597386 G227S 0.076 -4.570 0.850 0.991 
rs201597386 G229S 0.071 -3.920 0.570 0.993 

 . Meta-SNPو  PhD-SNP ،SNPs&GO زایی توسطِبیماري اثرِ بررسیِ نتایجِ -2  دولج
SNP ID Mutation PhD-SNP SNPs&GO Meta-SNP 

rs371206840 E6K Neutral Neutral Neutral 
rs199816860 K8T Neutral Neutral Neutral 
rs376496318 S50T Neutral Neutral Neutral 
rs147298858 V71I Disease Neutral Neutral 
rs141569440 A81T Disease Neutral Disease 
rs150909098 K84R Neutral Neutral Neutral 
rs116211118 K84N Disease Neutral Disease 
rs377680693 R86H Neutral Neutral Neutral 
rs200217814 R87L Disease Disease Disease 
rs200217814 R87Q Neutral Neutral Neutral 
rs370471055 L102V Neutral Neutral Neutral 
rs146079952 L110V Neutral Neutral Neutral 
rs34215390 T120M Neutral Neutral Neutral 

rs111956783 D128G Neutral Neutral Neutral 
rs374834878 P137L Neutral Neutral Neutral 
rs11828133 A145D Disease Disease Disease 

rs372034658 D147N Disease Disease Disease 
rs375264131 F153C Disease Disease Disease 
rs148880760 H154Y Neutral Neutral Disease 
rs139042921 R171C Neutral Disease Neutral 
rs367700291 R178C Neutral Disease Disease 
rs200052049 E213A Neutral Neutral Neutral 
rs200997452 Q217P Disease Neutral Disease 
rs56125304 R221S Neutral Neutral Neutral 

rs201597386 G227S Disease Disease Neutral 
rs201597386 G229S Disease Neutral Disease 

 پروتئین جهش بر پایداريِ اثرِ بررسیِ نتایجِ -3 دولج

SNP ID Mutation I-mutant DDG 
(Kcal/mol) Mupro DDG 

(Kcal/mol) 
rs371206840 E6K Decrease Stability -0.56 Decrease Stability -1.93 
rs199816860 K8T Increase Stability 0.52 Decrease Stability -0.72 
rs376496318 S50T Decrease Stability -0.69 Decrease Stability -1.31 
rs147298858 V71I Decrease Stability -1.18 Decrease Stability -0.17 
rs141569440 A81T Decrease Stability -0.75 Decrease Stability -0.60 
rs150909098 K84R Decrease Stability -0.29 Increase Stability 0.14 
rs116211118 K84N Increase Stability 0.20 Increase Stability 0.02 
rs377680693 R86H Decrease Stability -0.67 Decrease Stability -1.09 
rs200217814 R87L Decrease Stability -0.43 Decrease Stability -0.16 
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rs200217814 R87Q Decrease Stability -0.44 Decrease Stability -0.97 
rs370471055 L102V Decrease Stability -0.84 Decrease Stability -1.15 
rs146079952 L110V Decrease Stability -1.41 Decrease Stability -0.40 
rs34215390 T120M Increase Stability 0.02 Increase Stability 0.07 
rs111956783 D128G Decrease Stability -0.19 Decrease Stability -1.24 
rs374834878 P137L Increase Stability 0.20 Increase Stability 0.09 
rs11828133 A145D Decrease Stability -0.38 Decrease Stability -0.63 
rs372034658 D147N Increase Stability 1.54 Decrease Stability -0.50 
rs375264131 F153C Decrease Stability -0.86 Decrease Stability -1.38 
rs148880760 H154Y Increase Stability 1.72 Decrease Stability -0.29 
rs139042921 R171C Decrease Stability -0.53 Decrease Stability -0.71 
rs367700291 R178C Decrease Stability -0.58 Decrease Stability -0.42 
rs200052049 E213A Decrease Stability -0.73 Decrease Stability -0.78 
rs200997452 Q217P Decrease Stability -1.13 Decrease Stability -0.88 
rs56125304 R221S Decrease Stability -1.22 Decrease Stability -1.09 
rs201597386 G227S Decrease Stability -1.16 Decrease Stability -0.26 
rs201597386 G229S Decrease Stability -1.17 Decrease Stability -0.33 

 پروتئین   ها بر بیانِآن   ها و اثرِجهش   عملکرديِ  تحلیلِ| 3-3

  رِی و سا   HOPE  ابزارِ   توسطِ   ي ساختار   ي ا ه ر یی تغ   اتِ ی جزئ   یِ بررس 
  ن ی ا   یِ رسان ب ی آس   یِ احتمال   سمِ ی مکان   ، ي ساختار   ي ها ی ن ی ب ش ی پ 

  ییِ غشا   انِ ی عملکرد و ب   کاهشِ  جه ی رخطر و در نت پُ  انتِ ی وار   8
ساخت.   CD151  نِ ی پروتئ  روشن    ي ا ه گزارش   براساسِ   را 

آلانین    منجر به جایگزینیِ   A81T  جهشِ   HOPEشده از  ان ی ب 
ترئونین در یک مارپیچِ  شود. آلانین یک  می   آلفاي حیاتی   با 

که ترئونین  شدت آبگریز است، درحالی کوچک و به   ۀ ن ی دآم ی اس 
  ن ی ا قطبی است.    هیدروکسیلِ   تر بوده و داراي یک گروهِ حجیم 

هست   یی فضا   يِ ناسازگار   بروزِ   موجبِ   ی ن ی گز ی جا    چ ی مارپ   ۀ در 
  به   رود ی که انتظار م   ي ا ه ی در ناح   ي ز ی گر آب   میزانِ و    شود می 

دهد. را کاهش می   باشد   ن ی پروتئ   زِی آبگر   مرکزِ   سمتِ

 
ها  گونه  نی شده در بحفاظت  ۀنیآم  يدهایاس  نِییتع  -1  شکل
 .ConSurf با استفاده از CD151 ژنِیدر آنت

 
  به رنگِ   هاکسیکه در آن هل  SOPMAآمده از  دستبه  ۀیثانو  ساختارِ  -2شکل  

نشان داده    c  با حرفِ  ینارنج   به رنگِ  هالیاند و کو مشخص شده  h  و با حرف  یآب
جهشِشده تنها  ناح  R178C  اند.  باق  لیکو  ۀیدر  و  دارد   يهاجهش  یِقرار 

 آلفا قرار دارند. کسِیهل ۀیشده در ناحمشخص
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از  استخراج  ۀیثانو  ساختارِ  -3شکل   کو  هاکسیهل   بر مشخص کردنِکه علاوه  NetSurfP-2.0شده  ن   ی نسب  یِسطح  یِدسترس  هالی و   ز یرا 
د. کنیمشخص م

  لِی کرده و پتانس   ف ی را تضع   ن ی پروتئ   ۀ هست   يِبند بسته   ، اختلالات   ن ی ا 
وابسته به    ۀ ی تجز   ت ی و درنها   ی ندوپلاسم ا   ۀ نادرست در شبک   یِتاخوردگ 

در    ي عملکرد   CD151  انِی ب   جه ی در نت   دهد؛ ی م   ش ی را افزا   ن ی ت ی کو ی وب ی 
کاهشِ  سطحِ جهشِابد ی ی م   ي ر ی چشمگ   سلول   .  R87L   ِشامل  

  بزرگ با بارِ  آرژنین با لوسین است. آرژنین یک آمینواسیدِ  جایگزینیِ
تعامل  در  اغلب  که  است  پلِ  هاي مثبت  یا  نمکی    الکترواستاتیک 

  ن ی ا آبگریز و خنثی است.    یک آمینواسیدِ  نیز   کند. لوسین شرکت می 
  ه ی ناح   دِی شد   شدنِ  زتر ی و آبگر   دو ی رز   یِات ی ح   مثبتِ  بارِ  حذفِ  باعثِ  ر یی تغ 
قرار    یی غشا   مرزِ  ا ی   ن ی پروتئ   در سطحِ  ه ی ناح   ن ی که ا ی . درصورت شود ی م 

باشد، حذفِ با فسفول   تواند ی مثبت م   بارِ  داشته  تعامل    ا ی   دها ی پ ی بر 
تشک   ی منف   بارِ  ي دارا   ي ها مولکول  و  گذاشته    ي ها کمپلکس   لِی اثر 

CD151 / جهشِ  را مختل سازد.   ن ی نتگر ی ا  A145D  ِآلانین    جایگزینی
مارپیچِ یک  در  اسید  آسپارتیک  هم    د ی اس   ک ی آسپارت   ؛ آلفاست   با 

حضور    ي برا   ي کمتر   لِی است و تما   ی منف   بارِ  ي تر بوده و هم دارا بزرگ 
  کِ ی الکترواستات   دفعِ  موجبِ  تواند ی م   این تغییر   دارد.   یی آلفا   در ساختارِ

آلفا را    ساختارِ  يِدار ی پا و نیز    شود   بار هم   ي دوها ی ز رِ  ا ی   گاندها ی با ل   ي قو 
و    ت ی در فعال   م ی مستق طور  به تواند  در نتیجه می که    ندازد ی خطر ب به 

  جایگزینیِ نیز    D147N  جهشِ  . باشد   ثیرگذار أ ت   ن ی پروتئ   اتصالِ
منفی    آسپارتیک اسید با آسپارژین است. آسپارتیک اسید داراي بارِ

از دست    باعثِ  ی ن ی گز ی جا   ن ی ا که آسپارژین خنثی است.  بوده درحالی 
. از دست  شود ی م   ي د ی کل   يِعملکرد   تِی موقع   ک ی در    ی منف   بارِ  رفتنِ
ا   رفتنِ   ي ها نش کُبرهم   م ی مستق طور  به   تواند ی م   ت ی موقع   ن ی بار در 

  گاند ی ل   اتصالِ   ي برا   از ی موردن   مثبتِ  بارِ  يِدارا   ي ها مولکول   رِ ی با سا   ی ات ی ح 
جهش    ن ی ببرد. ا   ن ی از ب   ا ی کرده    ف ی را تضع   CD151  ژنِی آنت   تِی فعال   ا ی 

  . دهد ی را کاهش م  CD151 اتصالِ  عملکردِ لِی پتانس  م ی مستق  طورِبه 
  ک ی در آلانین با سیستئین فنیل  جایگزینیِ  F153C جهشِ علاوه به 

 حفاظت شده است.    ار ی بس   ۀ ی ناح 
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 ایجادشده بعد از جهش توسطِ   ي ا ه پروتئین و تغییر  عديِبُ سه   یافته در ساختمانِهاي جهش اسیدآمینه   تصویري از جایگاهِ  نمایشیِ   - 4شکل  
 براي جهشِ همچنین  د.  مای ن یافته را مشخص می جهش   ۀ قرمز اسیدآمین   دهد و رنگِطبیعی را نشان می   ۀ سبز اسیدآمین  ، رنگHOPEِ  سرورِ

D147N   شکلی یافت نشد. 
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است.    ي ز ی گر آب   تِی با خاص   ي بزرگ و حلقو   دِی نواس ی آم   ک ی   ن ی آلان ل ی فن 
توانا کوچک   ار ی بس   ن ی ستئ ی س همچنین   و  بوده    وندِی پ   لِی تشک   ییِتر 

  ار ی بس  ۀ ی ناح  ک ی در  یی فضا  حجمِ دِی شد  را دارد. کاهشِ ي د ی سولف ي د 
بسته حفاظت  م   ي ساختار   يِبند شده،  مختل  را  نقطه  آن  .  کند ی در 

تماسِ به   F153  ي دو ی ز رِ در  مولکول   ی ات ی ح   ییِفضا   احتمال    ا ی ها  با 
این    قرار دارد.   ی خارج   هاي تعامل   ا ی ساختار    تِی تثب   ي برا   گر ی د   ي ها حوزه 

رفتنِ  تواند ی م   حجم   کاهشِ دست  از  به    ي ا ه تعامل   یِاحتمال   منجر 
  برساند.   ب ی آس   ن ی پروتئ   به ساختارِ  و   شود   تعاملی   ي با شرکا   ی خارج 

ناحی   جایگزینیِ  R178C  جهشِ  در  سیستئین  با    کویلِ   ۀ آرژنین 
خنثی است. در این    پروتئین است. آرژنین داراي بار مثبت و سیستئینِ

  ن ی ن ی آرژ   مثبتِ  بارِ  رفتنِ   ن ی ز ب کند. ا بار و اندازه تغییر پیدا می   ، جهش 
  ي ها مولکول   رِی با سا   ن ی پروتئ   ي ها نش کُبرهم   تواند ی م   ت ی موقع   ن ی در ا 
  CD151  نِی در پروتئ   R178تر از آن  را مختل کند. مهم   ی منف   بارِ  ي دارا 

.  دهد ی م   ل ی تشک   ی نمک   ) پلD196ِ(   196  تِی در موقع   د ی اس   ک ی با آسپارت 
  کند ی را مختل م   ی ات ی ح   یِنمک   پلِ  ن ی ا   لِی ، تشک R178  مثبتِ  بارِ  حذفِ

  . دهد ی شدت کاهش م را به   ن ی پروتئ   یِو کل   ی موضع   يِساختار   و ثباتِ
کاهشِعلاوه  شدنِکوچک   ، ي دار ی پا   بر  م   تر    ي ا ه تعامل   تواند ی اندازه 
  احتمال منجر به کاهشِبه   ي ساختار   اختلالِ  ن ی ببرد. ا   ن ی را از ب   ی خارج 

  ي ها جهش   . شود ی م   CD151  نِی پروتئ   يِرعملکرد ی غ   انِی ثبات و ب   دِی شد 
G227S    وG229S   که    به سرین   ن ی س ی گلا   دِی نواس ی آم   رِیی هر دو با تغ
  موجبِ   توانند ی م   ، جانبی است   ة زنجیر   و فاقدِ  دارد   یی بالا   يِر ی پذ انعطاف 

  هاي نیازمندِ آزاد یا لوپ   در نواحی با ساختارِ  ویژه به   عملکرد   رفتنِ  ن ی از ب 
  ییِا ی پو   تواند ی م   ي ر ی پذ انعطاف   کاهشِ  شوند.   ها) انعطاف (مانند کویل 

برا   ن ی پروتئ  برا   یِانطباق   ي ها شکل   رِیی تغ   ي را مختل کند که    ي لازم 
  ی سلول   ي آن در غشا   لنگر انداختنِ  لِی تسه   ا ی و    ي عملکرد   ي ا ه تعامل 

  ۀ ی ناح   ک ی در    ساختاریافتگی   جادِی ا   قِی ها از طر جهش   ن ی است. ا   ی ات ی ح 
که برگرفته از    4  شکلِ   . برند ی م   ن ی را از ب   ن ی پروتئ   عملکردِ   ر، ی پذ انعطاف 
HOPE   يِ عد بُسه   از ساختارِ  ي ر ی صورت تصو ها را به جهش باشد،  می  

 . کند ی م   ف ی توص   ن ی پروتئ 

 ها و ارتباط با بیماري نشکُمیان  تحلیلِ  |4-3
  GeneMANIA  ها توسطِژن   رِی با سا   CD151  ژنِ  نشِکُان ی م   یِبا بررس 

ژن  با  که  ،  ITGA6  ،LAMB3  ،LAMA3  ،LAMC2  ي ها مشخص شد 
KRT5  ،COL17A1  ،PLEC  ،ITGB4  ،KRT14   و  DST   هاي در اتصال  

سازمان   ی سلول  دارد.   یِده و  ارتباط  ماتر   ن ی همچن   آن    کسِ ی در 

ن   يِ حاو   یِ سلول خارج  ژن   ز ی کلاژن  ،  LAMB3  ،LAMA3  ي ها با 
LAMC2  ،DST  و  COL7A1   .ارتباط داردSTRING   ي ا ه ارتباط  ز ی ن  

ژن  با  را  ،  ITGA6  ،ITGB4  ،ITGA3  ،DST  ،PLEC  ي ها عمیقی 
COL17A1   و  PTGFRN   ي ا ه ه که با توجه به مطالع   دهد ی نشان م  

 نقش دارند.    ي ا پروانه   يِمار ی ها در ب ژن   ن ی ا   بیشترِ گرفته  صورت 

 بحث  |4
،  کند د می ها را کُتتراسپانین   ة غشایی از خانواد   که پروتئینیِ  CD151  ژنِ

فعال گسترده   نقشِ رشد،  در  تحریکِاي  و  در    ویژه به ها  سلول   سازي 
  ). نقشِ 15کند ( می ... ایفا    کلیه و   ندوتلیوم، عضلات، گلومرولِتلیوم، اِپی اِ

چندین    اي توسطِپروانه   بیماريِ  هاي آن در بروزِاین ژن و جهش   کلیديِ
(     ۀ مطالع  است  رسیده  اثبات  به    ن ی باوجودا ).  16- 13آزمایشگاهی 

  CD151  رمترادفِی غ   ي ها انت ی وار   کِی ستمات ی جامع و س   یِبررس   ت، ی اهم 
بوده است؛    ی همچنان ناکاف   ک ی پاتوژن   ة بالقوّ  ي ها جهش   يِ بند ت ی و اولو 

با روش   چند جهشِ  تنها   ن ی ش ی پ   ي ها پژوهش   شترِی ب  را    ي ها محدود 
 اند. کرده   ی اب ی ارز   ق ی دق   يِساختار   لِی تحل   بدونِ  ا ی   ي ابزار تک 

و    ي چندابزار   کردِی رو   ک ی مطالعه در استفاده از    ن ی ا   یِاصل   يِنوآور 
  است. برخلافِ  CD151  رمترادفِی غ   انتِی وار   27  لِی تحل   ي برا   شده کپارچه ی 

  ی ن ی ب ش ی پ   روشِ  ک ی تنها از    ، متداول   صورتِ به که    ن ی ش ی پ   ي ا ه ه مطالع 
محدود استفاده    یِشگاه ی آزما   ي ها ی بررس   ا ی )  PolyPhen-2  ا ی   SIFT  رِی (نظ 

،  SIFTعملکرد (   یِن ی ب ش ی پ   معتبرِ  چهار ابزارِ  پژوهش با ادغامِ  ن ی اند، ا کرده 
PROVEAN  ،PolyPhen-2    وPANTHER ي ساختار   يِدار ی پا   لِی )، تحل ،  

بررس   ي عد بُسه   يِساز مدل    ۀ نقش   ک ی توانست    ی تکامل   حفاظتِ  یِو 
از    ی سطح   ن ی چن   رخطر ارائه دهد.  پُ  ي ها انت ی از وار   ق ی دق   يِبند ت ی اولو 

تاکنون گزارش نشده و    CD151مرتبط با    ي ا ه ه ها در مطالع داده   ادغامِ
 پژوهش است.   ن ی مهم ا   یِشناخت روش   يِنوآور   ة دهند نشان 

،  A81T  ،R87L  جهشِ  8نشان داد که  نیز    ی پوشان هم   لِ ی تحل   جِی نتا 
A145D  ،D147N  ،F153C  ،R178C  ،G227S    وG229S    در مجموع

،  R87L  جهشِ  3ها،  آن   انِی را دارند. از م   زایی بیماري   ي ها نشانه   ن ی شتر ی ب 
A145D    وF153C  ِتمام   عنوانِ به ی  ک ی وانفورمات ی ب   ي ابزارها   توسط 

هاي  اي که با گزارش ؛ یافته شدند   ناخته ش   زا ب ی آس   ار ی بس   ي ها انت ی وار 
و همکاران در سال    آزمایشگاهیِ   حساسیتِ   ة دربار   2018وحیدزاده 

).  13(   دارد   ی خوان هم   ز ی ن   CD151  نِی پروتئ   EC2  یِنواح   ساختاريِ
تقر   ز ی ن   ن ی پروتئ   يِدار ی پا   لِی حل ت  داد که  ها  جهش   ن ی ا   تمامِ  باًی نشان 

که با نقش    ی موضوع   شوند؛ ی م   ن ی پروتئ   ساختارِ  يِدار ی پا   کاهشِ  موجبِ
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تشک   ها ن ی تتراسپان   يِدار ی پا   يِد ی کل    ی چسبندگ   ي ها کمپلکس   لِی در 
  جاد ی ا   ي دار ی بر پا   ي کمتر   اثرِ  D147N  خوان است. هرچند جهشِهم 

جهش،    موضعِ  یِک ی الکتر   در بارِ  ر یی و تغ   بالا   یِتکامل   ا حفاظتِکرد، امّ
   . کند ی م   ت ی آن را تقو   يِعملکرد   يِاثرگذار   احتمالِ
  دهد ی نشان م نیز    ن ی ش ی پ   ي ا ه ه پژوهش با مطالع   ن ی ا   ج ی نتا   ۀ س ی مقا 

،  2004در سال  1کاراماتیک کرو و همکاران  مانند گزارشِ ی که مطالعات 
و    ) 34(   کردند   یی شناسا   EB  مارانِی دو جهش را در ارتباط با ب   ا ی   ک ی تنها  
همکاران   حیوانیِ  ي ا ه ه مطالع  و  همکاران 2006(   2ساچز  و  نیلور  و   (3  

را  α3β1   آن با اینتگرینِ  Gو رابط   CD151  پروتئینِ  جهشِ  ) که اثر2022ِ( 
حاضر    ۀ مطالع )؛  36و    35کلیوي بررسی کرده است (   فروپاتیِتنها بر روي نِ

را   CD151  ي ها SNPاز  ي ا گسترده  کمابیش  ۀ مجموع  بار ن ی نخست  ي برا 
  EBS  ی در ایجادِو تکامل   ي ساختار   ، ي عملکرد   زمان از منظرِطور هم به 
ا   نموده   ی اب ی ارز  مجموعه   ن ی است.  بتوان  شده  باعث  از    ي ا موضوع 

دقتِ  ي د ی کل   ي ها جهش  با  و    ی شگاه ی آزما   ي ها ی بررس   ي برا   شتر ی ب   را 
   . نمود   ي بند ت ی اولو   نده ی آ   ی وان ی ح   ي ها مدل 

دارد.    ی توجه قابل   تِی اهم   ز ی ها ن جهش   يِ ر ی قرارگ   محلِ علاوه  به 
نواح پُ  ي ها انت ی وار   شترِی ب  در    مناطقِ   ا ی آلفا    چِ ی مارپ   یِ رخطر 

  ی م ی مستق   که نقشِ   ي ا ی قرار داشتند؛ نواح   ی سلول خارج   ة شد حفاظت 
  لِ ی و تشک   α3β1  نِی نتگر ی ا   ن، ی ن ی لام   ي ها ن ی به پروتئ   CD151  در اتصالِ

  4ي مولدر و همکاران ها گزارش   با   افته ی   ن ی ا   دارند.   ها دسموزوم ی م هِ
همسو است که نشان  )   2009(   5) و بردیتچوسکی و همکاران 2019( 

در داده  را    يِ ساختار   انسجامِ   تواند ی م   ی نواح   ن ی ا   اند جهش  پوست 
  ی تکامل   حفاظتِ   لِ ی . تحل ) 38و    37د ( شو   یی زا تاول   مختل کرده و باعثِ 

شده قرار دارند؛  حفاظت   ار ی بس   یِ نشان داد که چند جهش در نواح   ز ی ن 
 . د مای ن ی ها را دوچندان م آن   ي عملکرد   يِ اثرگذار   که احتمالِ   ی موضوع 
دارند. از    یی بالا   تِی اهم   ز ی ن   ي کاربرد   پژوهش از نظرِ   ن ی ا   ي ها افته ی 
  توانند ی م   شده ي بند ت ی اولو   ي ها جهش   ، ی ک ی ژنت   صِ ی تشخ   منظرِ 

  رند ی مورداستفاده قرار گ   NGS  ي ها پانل   ي برا   ي قو   ي دها ی کاند   عنوانِ به 
 مرتبط با   EB  مشکوك به انواعِ   مارانِ ی ب   ترِ ق ی دق   يِ غربالگر   و امکانِ 

CD151   تواند ی ها م جهش   ن ی ا   ییِ شناسا   ، ی ن ی بال   . از نظرِ ند را فراهم کن  
  عوارضِ   بروزِ   ا ی   ي و ی کل   يِ ر ی درگ   احتمالِ   ، ي مار ی ب   شدتِ   یِ ن ی ب ش ی در پ 

حوز   ن ی آفر نقش   ک ی ستم ی س  در    ن ی ا   نیز   ی پزشک   ک ی ژنت   ة باشد. 

 
1 Karamatic Crew et al. 
2 Sachs et al. 
3 Naylor et al. 

م جهش  مشاور   توانند ی ها  و    PGD/PND6  ، ی خانوادگ   یِ ک ی ژنت   ة در 
گ   ي مار ی ب   انتقالِ  خطرِ  یِاب ی ارز  قرار  لحاظِ رند ی مورداستفاده  از   .  

  ي برا   ی مناسب   ها اهدافِ مجموعه از جهش   ن ی ا   ز ی ن   ی تجرب   هاي پژوهش 
  CRISPR-Cas9با  ی وان ی ح  ي ها مدل  یِ طراح   ، ي عملکرد  ي ا ه ه مطالع 

توسع  جا ی مبتن   ي ها درمان   ۀ و  فراهم    شِ ی را ی و   ا ی   ی ن ی گز ی بر  ژن 
وجود    ز ی ن   یی ها ت ی محدود   ی شناخت روش   ي ها قوت   با وجودِ   . د ماین ن ی م 

  ازمندِ ی و ن   ستند ی ن   ی قطع   یی تنها به   ی ک ی وانفورمات ی ب   ي ها ی ن ی ب ش ی دارد: پ 
تحل   آزمایشگاهی   دِ یی تأ  مدل   ي ساختار   ي ها ل ی هستند؛    ي ساز به 

پا وابسته   ي همولوژ  و  ناقص    ی ک ی ژنت   ة داد   ي ها گاه ی اند  است  ممکن 
تصو   ۀ ی چندلا   کردِ ی رو   ها، ت ی محدود   ن ی باوجودا   باشند.    رِ ی مطالعه 
ها ارائه کرده  آن   ة بالقوّ  ي امدها ی و پ   CD151  مهمِ   ي ها انت ی از وار   ی جامع 

  هاي پژوهش ها در  جهش   يِ بند ت ی اولو   ي برا   ی عمل   چارچوبِ   ک ی و  
 . د مای ن ی فراهم م   نده ی آ   یِ و درمان   ی ص ی تشخ   ، ی شگاه ی آزما 

 گیريتیجه ن |5
  ، عملکردي و ساختاري   هاي بیوانفورماتیکیِوتحلیل در این مطالعه با تجزیه 

SNPِانسانی   هاي مرتبط با ژن CD151  ،8  ِکلیدي شاملِ   جهش  A81T  ،
R87L  ،A145D  ،D147N  ،F153C  ،R178C ، G227S  وG229S   

به  که  شد  ژنتیکیِ  عنوانِشناسایی  و  بالقوّ  مارکرهاي  غربالگري  براي  ه 
انواعِ  بیمارانِ  زودهنگامِ  تشخیصِ به  با  EB مشکوك   CD151 مرتبط 

  این مطالعه، تأییدِ   تحلیلیِ  ارزشِ  با وجودِ  . استفاده هستند قابل  EBS خصوصاً
آزمایش نیز  ها  واریانت   اثرِ  تجربیِ است.  ارزیابیِ ضروري  مانند    هایی 

هاي سلولی یا حیوانی  مدل   پروتئین و ایجادِ  سلولی، پایداريِ  چسبندگیِ
روشن این جهش   واقعیِ  تواند نقشِمی  را  ن ها  بررسیِمای تر    د. همچنین، 
تتراسپانین  – اینتگرین   ۀ اپیتلیال و مجموع   مرتبط با چسبندگیِ   هاي دیگرِ ژن 
دركِمی  مکانیزم جامع   تواند  از  مولکولیِتري  در    EB  هاي  سازد.  فراهم 

  هاي ه مطالع   ها و هدایتِجهش   بنديِمجموع، این نتایج مبنایی براي اولویت 
 د. مای ن هاي عملکردي، ژنتیکی و درمانی ایجاد می آینده در حوزه 

 ی ملاحظات اخلاق |6
 این مطالعه نیاز به ملاحظات اخلاقی ندارد.  

4 Molder et al. 
5 Berditchevski et al. 
6 Preimplantation Genetic Diagnosis/Prenatal Diagnosis 
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 تشکر و قدردانی   |7
  سازي آسان هاي علمی و  مشاوره   ۀ افرادي که با ارائ   وسیله از تمامیِبدین 

منابعِ به  دسترسی  پیشبُ  در  در  مشارکت    پژوهش   این   ردِپژوهشی، 
  پژوهشگرانی که آثارِ   همچنین از تمامیِ  شود. داشتند سپاسگزاري می 

 نمایند.  ها مورداستفاده قرار گرفته است تشکر می علمی آن 

 تعارض منافع  |8
می   ویسندگانِن  اعلام  مقاله  هیچ این  که  وابستگیِ دارند  مالی،    گونه 

  پژوهش این    انجامِ   شخصی که بتواند بر نتایج یا روندِ  تجاري یا منافعِ
 تأثیر بگذارد وجود ندارد. 

 سهم نویسندگان  |9
هاي آماري و  ها، تحلیل داده   آوريِ جمع   مسئولیتِ   مهدیس کاشانی: 

 مقاله.   ۀ اولی   نویسِپیش   نگارشِ

پژوهش و نظارت    پردازي، طراحیِایده   مسئولیتِ  دکتر زهرا رضوانی: 
 . پروژه   بر کلِ

مقاله    متنِ  نهاییِ  ۀ نسخ   نویسندگان در بازبینی و تأییدِ  درنهایت تمامیِ
 اند. مشارکت داشته 

 کد اخلاق |10
به نیاز  زیستی است    ايِاین پژوهش که مستخرج از ابزارهاي رایانه 

 .ارد د اخلاق ند کُ

 استفاده از هوش مصنوعی  |11
  Gemini  هوش مصنوعیِاین مقاله، نویسندگان از    ۀتهی  در فرایندِ

اند. پس از  استفاده کرده  نگارش  بهبودِو    زبانی  ویرایشِ  منظورِبه
تمامیِ بهره ابزار،  این  از  توسطِ   گیري  تولیدشده    محتواي 

  کاملِ نویسندگان موردبازبینی و ویرایش قرار گرفته و مسئولیتِ
. نویسندگان است ة مقاله برعهد  صحت، اصالت و محتواي نهاییِ



 | 1405،  رضوانی و  کاشانی  | 

91 
 

| Extended Abstract 

Bioinformatic analysis of SNPs of CD151 gene in epidermolysis 
bullosa 

Background and Aim:  CD151, a tetraspanin component of the hemidesmosome, is essential 
for skin integrity, and its dysfunction can cause Epidermolysis Bullosa Simplex (EBS).  This 
study aimed to predict high-risk SNPs in the CD151 gene and evaluate their impact on the 
protein's stability, structure, and function using bioinformatics. 
Materials and Methods: CD151 SNPs were collected from dbSNP, and the protein sequence 
from UniProt. Comprehensive bioinformatics tools were used for effect prediction. Mutation 
risk and disease association were assessed using SIFT, PROVEAN, PolyPhen-2, PANTHER, 
and meta-predictors like Meta-SNP. Stability changes were predicted by I-Mutant and MUpro, 
and sequence conservation by ConSurf. Secondary/tertiary structures were modeled using 
NetSurfP-2.0, SOPMA, and HOPE, with protein-protein interactions analyzed by STRING and 
GeneMANIA. 
Results: Screening 27 polymorphisms identified 8 high-risk variants: A81T, R87L, D147N, 
A145D, F153C, R178C, G227S, and G229S. Predictions showed these SNPs cause a reduction 
in protein stability, are predominantly located in conserved regions, and disrupt alpha-helical 
structures, thereby disturbing the overall protein fold. Altered surface positioning of mutated 
residues could also impair critical CD151 interactions. 
Conclusion:  The computational analyses and screenings demonstrated that 8 key CD151 
mutations potentially destabilize the protein and structure, altering its secondary structure and 
interactions. These SNPs have significant reference value for future studies. The identification 
of these high-risk SNPs paves the way for the design of targeted molecular screening panels 
for EBS patients, which could aid in earlier and more precise diagnosis. Final confirmation of 
these results necessitates further clinical and laboratory studies. 

| Keywords 
Epidermolysis bullosa, CD151, SNP, Bioinformatic 
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