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Abstract 

Considering that proteins are functional molecules of living cells, having knowledge of how 

they function can be effective. Among the important and effective factors in the function of 

proteins is their three-dimensional structure. Glutathione S-transferase enzyme is one of the 

proteins present in living cells that participates in the transformation and detoxification of 

xenobiotic compounds. In this study, the 3-dimensional structure of the Glutathione S-

transferase protein isolated from Shigella dysanteriae, which has not been determined 

experimentally, was simulated by aligning with E. coli (strain K12) sequences with the Swiss 

model program. The alignment result showed that the GST gene has 84% similarity compared 

to the human gene. The results also showed that leucine was the constituent amino acid of this 

protein, which accounted for a greater amount of the protein composition than other amino acids. 

In order to examine the quality of modeling, Root Mean Square (RMS) was calculated, which 

was 0.47 angstroms in the model in question, which was less than 1, indicating the suitability of 

the designed model. By determining and predicting the structure and modeling of enzymes, it is 

possible to study the interactions between residues and their substrates and effectively use 

bioinformatics modeling methods in the field of drug and vaccine manufacturing. 

Keywords: Glutathione S- transferase, Shigella dysanteriae,  E.coli, Swiss model. 
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 چکیده

تواند مؤثر  ها می ی عملکرد آن باشند، داشتن آگاهی از نحوه های زنده می های عملکردی سلول ها، مولکول پروتئين اینکه  توجه به  با 

ترانسفراز، یکی از  - باشد. آنزیم گلوتاتيون اس ها می ها، ساختار سه بعدی آن باشد. از جمله عوامل مهم و مؤثر در عملکرد پروتئين 

شرکت دارد. در این    ست ی ز  گانه ي بزدایی ترکيبات  باشد که در عمل انتقال دادن و سم ده می های زن های موجود در سلول پروتئين 

که به روش تجربی تعيين ساختار نشده    شيگلا دیسانتری مطالعه، ساختار سه بعدی پروتئين گلوتاتيون اس ترانسفراز جدا شده از  

ی همترازی انجام شده  شبيه سازی شد. نتيجه   Swiss modelی  با برنامه    K12سویه   کلی   اشرشيا های  است با کمک همترازی با توالی 

هچنين نتایج نشان دادند که لوسين،   درصد شباهت را دارد.  84  در مقایسه با ژن انسانیگلوتاتيون اس ترانسفراز  نشان داد که ژن  

ميزان بيشتری از ترکيب پروتئين را به خود اختصاص  های دیگر،  ی این پروتئين بود که نسبت به سایر اسيد آمينه اسيد آمينه سازنده 

آنگستروم بود که این    47/0محاسبه شد، که در مدل مورد نظر    مقدار ميانگين مربعیبه منظور بررسی کيفيت مدلسازی،    داده بود.

ها  سازی آنزیم و مدل   بينی ساختار باشد. با تعيين و پيش بود که نشان دهنده مناسب بودن مدل طراحی شده می   1مقدار کمتر از  

به بررسی برهمکنش می  از روش ها و واکسن ی ساخت دارو ها پرداخت و در زمينه ها وسوبسترای آن های بين دنباله توان  های  ها 

 سازی بيوانفورماتيکی استفاده مؤثر کرد.مدل 

 Swiss modelترانسفراز،  -گلوتاتيون اس  ،شيگلا دیسانتری،   کلی  اشرشيا :کلمات کلیدی   
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 مقدمه 
هایی است که  ترانسفراز از جمله ایزوآنزیم-آنزیم گلوتاتيون اس   

ارگانيسم ميکروبدر  مانند  مختلف  گياهان،  ها،  های  حشرات، 

گلوتاتيون ماهی است.  شناسایی شده  پستانداران،  و  پرندگان  ها، 

خانواده-اس آنزیم ترانسفراز  از  فاز  ای  نقش    IIهای  که  هستند 

های عالی در اتصال، انتقال دادن و  های یوکاریوتمهمی در سلول

زدایی تنوعی از ترکيبات الکترون دوست اگزوژن و اندوژن بازی  سم

این ترکيبات شامل سرطانمی کنند داروزا.  های  های شيميایی، 

 (.  1،2درمانی و محصولات استرس اکسيداتيو می باشند )

پروتوباکتر کلی  اشرشيادر   آنزیمو  و  گلوتاتيون  دیگر،    هایهای 

از پروسه های متابوليکی دخالت  وابسته به گلوتاتيون، در تنوعی 

-اکسيداتيو، عمل حفاظتی را انجام می های  دارند و عليه استرس

آنزیم  این  مجموعه دهند.  و  دایمر  صورت  به  معمولا  از  ها  ای 

اس   ک یمریهمودا  و  کیمریهتروداهای  ترانسفراز-گلوتاتيون 

های ها به شمار می آیند. سوبسترااند و فرم فعال آنشناسایی شده

شده شيميایشناخته  مواد  اغلب  ترانسفراز،  اس  گلوتاتيون  ی ی 

 (.  3باشند ) سنتتيک بيگانه زیست می

-خانواده پروتئينترانسفراز، شامل سه ابر-ی گلوتاتيون اسخانواده

باشند. اعضای  های سيتوزوليک، ميتوکندریایی و ميکروزومالی می

های اسيد  خانواده گلوتاتيون اس ترانسفراز فوق العاده در توالیابر

ها در پایگاه داده  توالی  ای، متنوع هستند و بخش بزرگی ازآمينه

ها شناخته نشده است، بنابراین  عمومی قرار دارند که عملکرد آن

  ، بينی کردتوان عملکرد جزئی آنها را پيشمیهای که  یکی از راه

مدل و  ساختار  و  آن  سازیتعيين  پروتئينی  توالی  باشد.  می  ها 

سه   بندی برای اینهای مهم طبقهساختار پروتئينی از جمله معيار

توالیابر اساس  بر  باشد.  می  ابرخانواده  سه  این  خانواده،  های 

های سيتوزوليک پستانداران، شش کلاس  ترانسفراز-گلوتاتيون اس

های  دهند که عبارتند از کلاسمجزا را از لحاظ تکاملی تشکيل می

بررسیپ  ،  مو آلفا،   زتا.  و  تتا  سيگما،   ، میی  نشان  دهندکه  ها 

ترانسفراز، -ی ژنی گلوتاتيون اساعضای جدید خانوادهشناسایی  

براساس شباهت توالی نسبت به ویژگی سوبسترایی، بيشتر کاربرد  

 (. 4دارد )

آنزیم ویژگی  مهمترین  از  اسهای  یکی  ، ترانسفراز-گلوتاتيون 

آنساختار حفاظت شده تمام کلاسی  بين  در  است که  های  ها 

های شناخته شده  به ساختار(. با توجه  5مربوطه دیده می شود )

ها، دیده شده است ی کلاسدر همه  ترانسفراز-گلوتاتيون اساز  

ها، همو دایمر می باشند که هر مونومر در یک ساختار  که آنزیم

خورده پيچ  دومينی  دوميندو  بيشترین   Nانتهای   اند.  دارای 

می  گلوتاتيون  اتصال  حالیجایگاه  در  برجسته، باشد  طور  به  که 

گریز دخالت دارد.  های آب در اتصال به سوبسترا  C  یانتهادومين  

توالیهمترازی از  چندگانه  اسهای  های    ، ترانسفراز-گلوتاتيون 

دنباله بيشتر  که  اند  داده  آنزیم نشان  در  حفاظت شده  های  های 

های  کلاس   ها وباشند که در باکتریمی  یپ   و  مو  های آلفا، وکلاس

 (.  6تتا دیده نشده است ) 

گلوتاتيون اس  ی  در این مطالعه با استفاده از ساختار تعيين شده

و   کلی  اشرشيادر  ترانسفراز   تعيين  برای  مدل  الگوی  عنوان  به 

شيگلا  در  ترانسفراز  -گلوتاتيون اسبينی ساختار سه بعدی  پيش
برنامه  دیسانتری از  استفاده  با  و  شد  و     Swiss-modelاستفاده 

ساختار    Swiss- Pdb viewerو نرم افزار    Alignment modeبرنامه  

 سازی گردید. سه بعدی پروتئين مذکور، مدل

 هامواد و روش
بينی ساختار سه  با توجه به هدف مطالعه، به منظور تعيين و پيش

پروتئين   اسبعدی  باکتری    ترانسفراز- گلوتاتيون  شيگلا در 
   ترانسفراز -گلوتاتيون اسهای مختلف توالی ژن  ، بخش دیسانتری

باکتری   شده  کلی  اشرشيادر  ساختار  تعيين  و  توالی  تعيين  که 

سازی انتخاب شد و مشخصات ژنی و  مدلاست، به عنوان الگوی  

های این آنزیم از بانک اطلاعاتی  ای و سایر ویژگی توالی اسيد آمينه

NCBI    در موجود  اطلاعات  بانک    Gene bankو  و  پایگاه  این 

 (.  7، 8استخراج گردید ) Uniprotاطلاعاتی 

 یسانترید   گلايش  گلوتاتيون اس ترانسفراز  در این مطالعه از آنزیم  
تعيين  sd197ی  سویه  1ایپ  سروت ولی  شده  توالی  تعيين  که   ،

از   استفاده  با  شد.  استفاده  مدلسازی  برای  است،  نشده  ساختار 

دومينPFAMی  برنامه و  خانواده  کلاس،  می  ،  را  پروتئين  های 

ی ساختار دوم  توان مورد بررسی قرار داد، همچنين برای مشاهده

(. به  7و9نيز استفاده گردید )  Uniprotها از سایت و سوم پروتئين

منظور یافتن توالی مشابه با ژن مذکور )ژن های انسانی با بيش از  

پروتئين   50 نيز  و  تشابه(  با  درصد  مشابه  ساختار  دارای  های 

پروتئين و ژن   FASTA، فرمت  ترانسفراز-گلوتاتيون اسپروتئين  

برنامه داده    Blastpو    Blastnی  از  پایگاه  ی  همتراز  NCBIدر 

(. همچنين برای یافتن توالی مشابه، می توان با  8صورت گرفت )

را در سایت    FASTAفرمت    نمود.   Blastنيز    Uniprotپروتئين 

گلوتاتيون سازی پروتئين  برای تعيين الگوی مناسب به منظور مدل

ترانسفراز سایت  اس  پيشنهادی  الگوی  از   ،Uniprot    آنزیم(

اس به  ترانسفراز  -گلوتاتيون  کلیمتعلق     K12 هیسو  اشرشيا 
P0A9D2) ( گردید  استفاده  کد      .(7(  باید  الگو  پروتئين 

PDB (Protein Data Bank  بانک از  منظور  بدین  باشد.  داشته   )

 (. برای اطمينان از انتخاب 10استفاده گردید ) PDBاطلاعاتی 
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و  که به صورت خودکار الگ  Swiss- modelالگوی مناسب، از سایت  

  Blastرا جستجو می کند و نتایج را با الگوی بدست آمده از طریق  

ی  مقایسه می کند، استفاده شد. طراحی مدل با استفاده از برنامه

Swiss- model    وAlignment mode   صورت گرفت و با استفاده

از این برنامه، توالی پروتئين هدف و پروتئين الگو و همچنين فایل  

PDB    وارد   کلی  اشرشياباکتری  ترانسفراز  -گلوتاتيون اسپروتئين

، مدل پيشنهادی را ارائه داد. ساختار سه  Swiss- modelگردید و 

  بررسی شد و   Swiss PDB Viewerبعدی پروتئين در نرم افزار  

های مختلف برای تغيير در عملکرد پروتئين مورد بررسی  پارامتر

ی  سازی از برنامه(. به منظور صحت آزمون مدل11قرار گرفت )

SPDBV_4.04_PC  های استفاده شد. همچنين برای تعيين توالی

(. در نهایت برای  12استفاده شد )  Pro siteعملکردی، از سایت  

برنامه از  فيلوژنی  درخت  روش    Mega 5ی  رسم   Neighborبه 

joining  و با استفاده ازBoostrap 1000  .استفاده شد 

 نتایج 
-گلوتاتيون اسبه منظور بررسیییی مشیییخصیییات ژن مورد نظر )

ی  سیویه  1سیروتایپ  یسیانترید گلايشی (، جدا شیده ازترانسیفراز

sd197  ،    بیانیک اطلاعیاتی  ازNCBI  .این ژن بیا    اسیییتفیاده گردیید

   NC_007606.1در جایگاه توالی  3795769ی شیناسیایی  شیماره

جفت باز   606مشیخ  شیده اسیت. ژن مذکور دارای    NCBIدر 

از   1694483تا   1693878های  ی بين بازباشید که در فاصیلهمی

در ییک   ترانسیییفراز-گلوتیاتيون اس ژنژنوم قرار گرفتیه اسیییت.  

قرار   1696723تا     1690329های  ی ژنی در فاصیله بين بازقطعه

ی  هیای پرمئیاز انتقیال دهنیدههیای مربو  بیه پروتئيندارد کیه ژن

در نزدیکترین  pdxk 2و پریودکسییامين کيناز  1tppBتری پپتيد 

 .محل و در دو طرف آن قرار دارند

گلوتاتيون  ها و محصولات ژنی آن )در بررسی نواحی ژنومی، نسخه

شامل  بخش(،  ترانسفراز-اس کننده  کد  )به     PRK 10542های 

- گلوتاتيون اس(،  201تا    1باز و در موقعيت فاصله ای    201طول  

(  78تا    1ای  و در موقعيت فاصله  78) به طول    N_Beta  رانسفرازت

و در موقعيت    105)به طول    C_Beta  گلوتاتيون اس ترانسفراز و  

که  105تا    91ای  فاصله باشند،  می  اس(    ترانسفراز -گلوتاتيون 

N_Beta    وPRK 10542  .دارند  ینواح  نيهمچن   همپوشانی 

و  G- site  (GSH binding site(  Chemical binding)  یاتصال  )

 
1 Tripeptide transporter permease 

H- site  (Substrate binding pocket  )گاهیجا  فاصله  در  بيترت  به  

اتصالی   دارند  قرار  167  تا   102  و   66  تا   10 نواحی     و 

(Polypeptide binding  انتهای رابط دومين   )C -    رابط دومين  ،

  91،  75تا    7های  و رابط دایمری به ترتيب در جایگاه –  Nانتهای  

  اند.قرار گرفته 128تا  92و  194تا 
های انسیانی و ژن  همترازی، تشیابهات بين ژنبا اسیتفاده از روش 

 یسیییانترید گلايشیییدر   ترانسیییفراز-گلوتاتيون اسی  کد کننده
ژن     FASTAبا اسیتفاده از فرمت    sd197سیویه ی  1سیروتایپ  

و  با انتخاب گزینه انسیانی نشیان داده   BLASTnمذکور و برنامه  

 (.  1شد )شکل 

-گلوتاتيون اسی همترازی انجام شییده نشییان داد که ژن  نتيجه

انسییییانی    ترانسیییفراز ژن  بییا  مقییایسییییه   Homo sapiensدر 

chromosome 11 genomic scaffold, alternate assembly 

CHM1_1.1  84 .درصد  شباهت را نشان داد 

توان یک روند انشیعاب دانسیت، روندی که به موجب  تکامل را می

کننید و هیایی از موجودات زنیده بیا گیذر زمیان تغيير میآن جمعيیت

و یا    کنندمیزایی گونه یاهای جداگانهتغييرات به شیییاخهدر اثر 

توان توسیط  روند. این روند را میاز ميان می ی انقراضبه واسیطه

رسیم درخت  به منظور   به تصیویر کشیيد.یک درخت فيلوژنتيکی 

های  ، از باکتریترانسیییفراز-گلوتاتيون اسهای  ژنی برای پروتئين

Shigella dysenteriae Sd197،  Escherichia coli O55:H7 

str. RM12579،  Escherichia coli Xuzhou21، Escherichia 

coli O157:H7 str. Sakai ، Pseudomonas aeruginosa 

PAO1 chromosome،Enterobacter cloacae subsp. 

cloacae و  Enterobacter cloacae subsp. cloacae 

ENHKU01   استفاده گردید. از روشNeighbor joining   و برنامه

MEGA5   وBootstrsp 1000   برای رسیم درخت فيبوژنی اسیتفاده

 شد.  

-گلوتاتيون اسی همترازی انجام شییده نشییان داد که ژن  نتيجه

انسییییانی    ترانسیییفراز ژن  بییا  مقییایسییییه   Homo sapiensدر 

chromosome 11 genomic scaffold, alternate assembly 

CHM1_1.1  84 .درصد  شباهت را نشان داد 

 

 

2 Pyridoxamine kinase 
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 .ترانسفراز-گلوتاتيون اس  درصد با ژن  50هایی با منشاء انسانی دارای شباهت بيش از  ژنهمترازی انجام شده برای   .1  شکل

Figure 1. Alignment performed for genes of human origin with more than 50% similarity to the gst gene. 

         

 

 
 ترانسفراز   -گلوتاتيون اسهای  . درخت فيلوژنی رسم شده برای پروتئين2شکل  

Figure 2. Phylogeny tree drawn for glutathione S-transferase proteins. 

از سایت   استفاده  به ویژگی  Uniprotبا  با توجه  های ژن مورد و 

ژن   اسمطالعه،  کنندهترانسفراز-گلوتاتيون  کد  پروتئين  ،  ی 

ترانسفرازی  می  ترانسفراز-گلوتاتيون اس فعاليت  دارای  باشد، که 

شباهت   ابراست.  به  پروتئين  این  اسخانواده  توالی  -گلوتاتيون 

 (. 3تعلق دارد )شکل  ترانسفراز

اسیيد آمينه   201دارای    Uniprot  (Q32FD8،)این پروتئين با کد  

دالتون می باشییید. لوسیییين از ترکيبات   22868و وزن مولکولی 

باشید که نسیبت به های آمينه( میی این پروتئين )اسیيدسیازنده

های دیگر، ميزان بيشیتری از ترکيب پروتئين را  سیایر اسیيد آمينه

  Predict Proteinبا اسیتفاده از سیایت دهد.  به خود اختصیاص می

اول و دوم پروتئين مذکور به دسیت آمد. در سیاختار دوم سیاختار  

گلوتاتيون پروتئين   شیییود.پروتئين بيشیییتر فرم مارپيچ دیده می

تشیکيل شیده اسیت   -Cو    -Nاز دو دومين انتهای   ترانسیفراز-اس

گلوتییاتيون، مولکیول  می  کییه  قرار  دومين  دو  این  بين  گيرد.  در 

وجود   -Nهیای مهم از لحیاظ عملکردی در دومين انتهیای  دنبیالیه

های پروتئين مذکور اسییت که با  مایی از دومينن، 4دارند. شییکل 

 ، نشان داده شده است.PFAM  استفاده از سایت
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  Swiss PDB Viewerنرم افزار    ، با استفاده از4با توجه به شکل  

)گروه گروه عملکردی  آمينه( و شکلهای  اسيد  فضایی  های  های 

  5آبی رنگ در شکل    های مورد نظر، بررسی شد. نواحیپروتئين

باشد که اگر  ی نواحی عملکردی و مهم پروتئين مینشان دهنده

  .شودتغيير عملکرد پروتئين می اتفاق بيافتد، باعثجهشی در آن 

 

 
 .ترانسفراز-گلوتاتيون اس. مشخصات پروتئين  3  شکل             

      Figure 3. Glutathione S-transferase protein profile.   

           

 

 
 . PFAMگرفته شده از سایت   ترانسفراز-گلوتاتيون استرمينال پروتئين    -C. ساختار سه بعدی دومين  4شکل  

Figure 4. Three-dimensional structure of the C-terminal domain of the glutathione S-transferase protein taken from the PFAM 

site. 
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 .نواحی عملکردی و مهم پروتئين  .5شکل
Figure 5. Functional and important regions of the protein. 

هیای مشیییابیه از لحیاظ سیییاختیاری، از  بیه منظور ییافتن پروتئين

Database  hssp   اسیییتفاده گردید. اما با توجه به اینکه این پایگاه

دهد که تعيين سیاختار شیده  هایی را نشیان میداده، تشیابه سیاختار

اند، بنابراین در راسیتای اطلاعات تشیابه سیاختاری پروتئين هدف  

 1سیروتایپ   شیيگلا دیسیانتریاز باکتری   ترانسیفراز-گلوتاتيون اس

دهد. با  ها به ما اطلاعات نمیپروتئينبا سیییایر    sd197ی سیییویه

شیییيگلا بیا    ترانسیییفراز-گلوتیاتيون استوجیه بیه اینکیه پروتئين  

  هی سیو  شیرشیيا کلیااز باکتری   ترانسیفراز-گلوتاتيون اسپروتئين 
K12 سییازی  مشییابه اسییت و این پروتئين به عنوان الگوی مدل

انتخاب شیده اسیت، از این پروتئين اسیتفاده کرده و پنج پروتئين 

تشیابه   ترانسیفراز-گلوتاتيون اسکه از لحاظ سیاختاری با پروتئين 

(. این 13ی مذکور، گرفته شید )سیاختاری داشیتند از پایگاه داده

 هایاز باکتری ترانسفراز-اسگلوتاتيون های  پروتئين با پروتئين
 Escherichia coli O139:H28 (strain E24377A)  

Escherichia coli O9:H4 (strain HS)   ،  Escherichia coli 

(strain ATCC 8739 / DSM 1576 / Crooks)  ، Escherichia 
coli O157:H7 str. EC4196 ،Escherichia coli 53638 

 تشابه ساختاری دارد. درصدصد 

سازی پروتئين مذکور، از به منظور یافتن الگوی مناسب برای مدل

اطلاعاتی    BlastPی  برنامه بانک  یافتن  Uniprotدر  جهت   ،

باشد،   هدف  پروتئين  با  ساختاری  تشابه  دارای  که  پروتئينی 

دوتایی   همترازی  از  حاصله  نتایج  از  استفاده  با  گردید.  استفاده 

BlastP    در سایتUniport  زنجيره ی ،A/B   پروتئين جدا شده از

کد  K12)سویه    کلی  اشرشيا با   )Uniprot  ،P0A9D2    بيشترین

درصد تشابه را با پروتين هدف نشان داد و به عنوان پروتئين الگو  

بو پروتئين  این  )انتخاب گردید.  ایکس  اشعه  تعيين Xسيله ی   )

 ساختار شده است.  

ویژگی دیگر  ترانسفرازی  از  فعاليت  داشتن  الگو،  پروتئين  های 

سایت  می از  آمده  بدست  اطلاعات  به  توجه  با     Uniprotباشد. 

(PDBe Viewزنجيره که  است  داده شده  نشان  پروتئين(،   های 

در   که  است  سيتوپلاسميک  ترکيبات  جمله  از  ی  پروسهمذکور 

   . ها شرکت دارندزیستکاتابوليکی بيگانه

جدا   ترانسیفراز-گلوتاتيون اسپروتئين مدلينگ انجام شیده برای 

با استفاده ،  sd197ی  سویه  1سروتایپ  یسانترید  گلايشیشیده از 

انجام شیید.   Alignment mode، برنامه    Swiss-modelسییایت از 

کید   و  نظر  پروتئين مورد  در    PDBتوالی  الگو  -Swissپروتئين 

model   ی وارد گردید و برای زنجيرهA/B   شیکل زیر را نمایه کرد

افزار  با اسییتفاده از نرم  (.6آن پيوسییت شیید )شییکل   PDBو فایل  

SPDBV_4.04_PC   سیازی انجام شیده و افتادگی مدل، روی هم

 7اسییتفاده  مورد بررسییی قرار گرفت که در شییکل الگوی مورد 

سییازی، سییاختار آورده شییده اند. به منظور بررسییی کيفيت مدل

رویپروتئين الگو و هیدف  )از طریق    هم  هیای  قرار داده شیییید 
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fit Magic مربع  مقدار ميانگين( و سیپس  (RMS)1   ،محاسیبه شید

کمتر از   آنگسیتروم بود که این مقدار   47/0که در مدل مورد نظر  

 باشد.  ( نشان دهنده مناسب بودن مدل طراحی شده می≤1یک )

  
  A/Bسازی زنجيره ی . ساختار سه بعدی مدل6شکل 

 Swiss model.پروتئين الگو در سایت 

Figure 6. 3D structure modeling of the A/B chain of 

the template protein on the Swiss model site. 

 بحث

یک   عملکردی  و  مهم  نواحی  شناسایی  و  داشتن  دست  در  با 

توان با تغيير دادن برخی از عوامل )اسيد آمينه( باعث  پروتئين، می

تغيير ساختار عملکردی پروتئين )ساختار سه بعدی پروتئين( شد.  

عملکرد  بهينه شدن  راستای  در  است  ممکن  تغييرات  این  حال 

(.  1یا اینکه منجر به از بين رفتن عملکرد پروتئين گردد )  شود و

-Soluble glutathione Sپروتئين مورد بررسی دارای دو دومين  

transferase N- and C-terminal گلوتاتيون اسباشد. آنزیم  می-

کند  ، گلوتاتيون احيا را به گلوتاتيون غير احيا تبدیل میرانسفرازت

، این فرایند توسط گلوتاتيون اس ترانسفرازهای  که در بيشتر آنزیم

آمينه ناحيهاسيد  در  تيروزین  سولفور   H- bindingی  ی  از 

اس آنزیم ترانسفراز  -گلوتاتيون  این  شود.  می  حملهانجام  ی  ها 

( احيا  گلوتاتيون  ی  بوسيله  را  دوستی  اسهسته  -گلوتاتيون 

نيتروژن و ( بر ترکيبات غير قطبی که دارای اتم کربن،  ترانسفراز

(.  2کنند )سولفور الکترون دوست هستند، کاتاليز می

 

 
 )نارنجی(.  شيگلابه عنوان الگو )سبز( و    اشرشيا کلیدر   ترانسفراز-گلوتاتيون اس. مقایسه ساختار سه بعدی پروتئين  7  شکل

Figure 7. Comparison of the three-dimensional structure of the glutathione S-transferase protein in E.coli as a model (green) and 

Shigella (orange). 

دهنده افزایش  دنباله  عنوان  به  سرین  هسته دنباله  خاصيت  ی 

عمل آناليزمی  دوستی  و  تأیيد  کند  نيز  پروتئينی  مهندسی  های 

 
1 Root Mean Square 

ترمينال برای فعاليت کاتاليتيکی    - Nکنند که دنباله سرین در  می

 در اتصال     -Nباشند. دومين انتهای  ها ضرورری میدر این پروتئين
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دومين   طریق  از  گلوتاتيون  اتصال  در  آنزیم،    شبه این 

حا 1ن يروردوکسيت در  دارد،  انتهای  لیشرکت  دومين  ،    - Cکه 

باشد که به طور اختصاصی  شامل چندین مارپيچ آلفای آبگریز می

 (.5شود )های آبگریز متصل میبه سوبسترا 

  چ يمارپ   ن یچند  یدارا  نال يترم  -C  ن يکه ذکر شد، در دوم  همانطور

دارا  زیآبگر که  دارد    ن، يآلان  ن،یسر  یهانهيآم  دياس   یوجود 

-باشد که از جمله اسيد آمينهآرژنين و گلوتامين می ن،یديستيه

-ها توسط اسيد آمينههای باردار هستند، حال اگر این اسيد آمينه

ای بدون بار مثل گلایسين جایگزین شوند، مارپيچ پروتئين به هم  

خورده و می تواند تغيير آرایش دهد و اتصال آن به سوبسترایش 

هایی هستند  ها از جمله آنزیمترانسفراز-گلوتاتيون اسکاهش یابد.  

سيد آمينه متيونين نياز دارند، حال اگر  اشان به  که برای عملکرد

جهشی در این اسيد آمينه ایجاد گردد، باعث اختلال در عملکرد  

ی  هایی که در ساختار صفحهشود. از جمله اسيد آمينهپروتئين می

 بتا قرار دارند،  

آسپارتات هستند که اگر یکی از این اسيد  تيروزین، والين، سرین و  

کند مثلا  می ها حذف شوند و یا تغيير کند ساختار بتا تغييرآمينه

و   کرده  تغير  ساختار  این  گردد،  تبدیل  آلانين  به  آسپارتات  اگر 

نواحی آبگریز ممکن است در معرض قرار گرفته و به دليل تغيير  

 (. 6کند ) ساختار پروتئين، عملکرد پروتئين نيز تغيير

 گیری نتیجه
توالی در  زیاد  اختلافات  به  توجه  ویژگی با  و  کاتاليتيکی  ها  های 

اس بررسیترانسفراز  -گلوتاتيون  باکتریایی،  مهندسی های    های 

عملکرد    های جزئیپروتئين، احتمالا تکنيکی برای انتخاب بررسی

نزدیک  ای  باکتریایی در آیندهترانسفراز  -گلوتاتيون اسهای  آنزیم

توان،  ها میسازی آنزیمخواهد بود. بنابراین با تعيين ساختار و مدل

ها  های بين دنبالهتری در بررسی برهمکنش دیدگاه بهتر و گسترده

بينی ساختاری و عملکردی  ها و هم چنين پيشسوبسترای آن  و

های دیگر،  های مشابه تعيين ساختار شده در گونهها با آنزیم آن

 کسب کرد. 

 قدیر و تشكر ت
در این مطالعه لازم اسیت، از زحمات خانم دکتر محبوبه ضیرابی، 

تشیکر و قدردانی    )س(  دانشیيار گروه بيوتکنولوژی دانشیگاه الزهرا

 گردد.  
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