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Vinegar is a valuable food additive and preservative effective against food spoilage. 

Acetobacters are the most important bacteria in vinegar with significant worldwide importance 

in the vinegar production industry. Therefore, many studies have been done on these bacteria.  

This study aimed to isolate and identify acetic acid bacteria from vinegar by common bacterial 

culture methods and sequencing of the 16S rRNA gene. To isolate Acetobacter from vinegar, 

13 samples of different types of vinegar (made from grape, apple, and berry) were collected 

from various parts of Isfahan and transferred to the laboratory. The samples were cultured on 

specific media and identified using macroscopic and microscopic observations, and PCR through 

16S rRNA gene sequencing. Among the investigated samples, 3 Acetobacter samples 

were isolated. After performing PCR and comparing the sequence of the PCR product of all 

three 16S rDNA genes of bacteria with the data available in the NCBI gene bank, 99% similarity 

with Acetobacter pasteurianus was shown. By isolating Acetobacter from different types of 

vinegar, it is possible to investigate their ability to grow at high temperatures and with varying 

amounts of acetic acid and ethanol at various temperatures for the industrial applications of these 

bacteria. 
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Abstract 

Double-stranded DNA breaks (DSB) are one of the most destructive damages caused by 

ionizing radiation to cells. Resistance to harsh conditions of ionizing radiation, UV light, and 

dryness are special characteristics of members of the genus Deinococcus. In order to maintain 

survival against radiation-induced damage, the bacterium Deinococcus gobensis (strain I-O) 

has the RecA protein  (Recombinase A), which plays a pivotal role in the repair of DSB and 

recombination. In this study, the three-dimensional structure of the RecA protein isolated from 

Deinococcus gobensis strain I-O, which has not been determined experimentally, was 

simulated by aligning it with the sequence of Deinococcus radiodurans using the Swiss model 

program. The alignment result showed that the RecA protein is 80% similar to the human gene. 

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

the aforementioned model was estimated to be 0.56 angstroms, which was less than 1 and 

indicated the suitability of the designed model. By predicting and determining three-

dimensional structures and modeling proteins, interactions between substrates can be examined 

and, with the help of bioinformatics, a tool for great success in the field of drug design can be 

obtained in this field. 
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 چکیده 

کننده به سلول است. مقاومت نسبت  های ناشی از تشعشعات یونيزهترین آسيباز مخرب  (DSB)ای  دو رشته  DNAهای  شکست

باشد. به منظور  می  داینوکوکوسهای خاص اعضاء جنس  و خشکی از ویژگی  UVکننده، نور  به شرایط سخت تشعشعات یونيزه

است که این   RecAدارای پروتئين    I-O  سویه  داینوکوکوس گوبينسيسهای ناشی از تشعشعات، باکتری  حفظ بقا در برابر آسيب

ترميم در  محوری  نقش  پروتئين    DSB  پروتئين  بعدی  سه  ساختار  پژوهش،  این  در  دارد.  نوترکيبی  از    RecAو  شده  جدا 

داینوکوکوس  که به روش تجربی تعيين ساختار نشده است، به کمک همترازی با توالی    I-Oسویه    داینوکوکوس گوبينسيس
در   RecAشبيه سازی گردید. نتيجه همترازی صورت گرفته نشان داد که پروتئين    Swiss modelتوسط برنامه    رادیودورانس

ميانگين مربع محاسبه شده در مدل    سازی، ميزاندرصد مشابهت دارد. به جهت بررسی کيفيت مدل   80مقایسه با ژن انسانی  

بينی  بود و نشان دهنده مناسب بودن مدل طراحی شده است. با پيش  1آنگستروم برآورد شد که این مقدار کمتر از    56/0مذکور  

های بين سوبستراها را بررسی کرد و با کمک علم توان برهمکنشها میسازی پروتئينو تعيين ساختارهای سه بعدی و مدل

 های بزرگی در این حوزه کسب کرد. نفورماتيک، در زمينه طراحی داروها ابزاری به موفقيتبيوا
 

 RecA  ،Swiss model،  داینوکوکوس رادیودورانس ،  داینوکوکوس گوبينسيس :کلمات کلیدی
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 مقدمه 
یونيزه رادیکالتشعشعات  توليد  دليل  به  موجب کننده  آزاد  های 

پروتئين به  و  آسيب  غشاها  می  DNAها،  که  سلولی  این  شود 

آورترین باشد. مرگها می ها عامل مرگ بسياری از ارگانيسمآسيب

  است ای  دو رشته  DNAهایی در  ها توليد شکستنوع این آسيب

(DSB )  (1)باکتری روی  بر  مطالعه  جنس  .   1داینوکوکوس های 

کننده، اشعه فرا نشان داده که مقاومت نسبت به تشعشعات یونيزه

از ویژگی   ( UV)بنفش   باشد  های خاص این جنس میو خشکی 

کننده و اشعه  های این جنس در برابر تشعشعات یونيزه. باکتری(2)

برابر مقاومت بيشتری را نسبت به    20و    200فرابنفش به ترتيب  

 . (3)دهد نشان می یکلا اياشرشباکتری 
های  های مختلفی مانند خاک از محيط داینوکوکوساعضاء جنس 

های آب داغ و  های آبی، ریزوسفر گياهان، چشمهبيابانی، محيط

شده جدا  غبار  و  باکتریایی  ( 4)اند  گرد  گونه  یک  اخيرا   .

از نواحی فوقانی سطوح شنی    I-Oسویه    داینوکوکوس گوبينسيس

چين جدا شده که   Xinjiang  هيواقع در ناح  Gobiدر بيابان سرد  

ها  داینوکوکوسهای شناخته شده  این سویه نسبت به سایر سویه

ژنوم   دارد.  فرابنفش  نور  و  گاما  تشعشعات  به  بالایی  مقاومت 

از سایر گونه  داینوکوکوس گوبينسيس  داینوکوکوس های  بزرگتر 

ژنمی این  احتمالا  که  بدست  باشد  افقی  انتقال  طریق  از  را  ها 

از  آورده ترکيبی  سویه  این  ژنوم  یک    7است.  شامل  رپليکون 

  433تا    53پلاسميد از    6و  ميليون جفت باز    1/3کروموزوم اصلی  

بازمی جفت  که کيلو  داد  نشان  فيلوژنتيک  آناليزهای  باشد. 

گوبينسيس به    داینوکوکوس  رادیودورانس بيشتر   داینوکوکوس 

بالا   این مقاومت  برای  از جمله دلایل مختلفی که  نزدیک است. 

آنزیم ذکر شده می بيان  به  پروتئينتوان  های مختلف مانند  ها و 

پروتئين و  دسموتاز  سوپراکسيد  ،  Lys Rو    Oxy Rهای  کاتالاز، 

منگنز درون کاروتنوئيدها، تجمع  و داشتن سيستم توليد  سلولی 

 .  (3)ترميم قوی اشاره کرد 
گوبينسيس ژن  داینوکوکوس  یکسری  کدکننده  دارای  های 

ترميم   مختلف  مسيرهای  برای  باشد.  می  DNAپروتئين 

مقاومت   RecAپروتئين فنوتيپ  ایجاد  و  نوترکيبی  و  ترميم    در 
دارد    نوکوکوسیدا محوری  پلیRecA.  (4)نقش   38  پپتيد، 

به   اتصال  مکان  یک  از  بيش  که  است   دارد.  DNAکيلودالتونی 
RecA   بيولوژیکی پروسه  سه  که  است  عملکردی  چند  پروتئين 

کند.  را کاتاليز می   SOS مرتبط را شامل نوترکيبی، ترميم و پاسخ

پروتئين می به  این  ای متصل ای و دورشتهرشتهتک  DNAتواند 

به اتصال  شود.  دورشته    RecAمنظور  کوفاکتور   DNAبا 

 
1 Deinococcus 

حضور    (dATPیا    ATP)نوکلئوتيدی   در  است.  نياز   ATPمورد 

دهد  ای نوکلئوپروتئينی میتشکيل هليکس رشته  RecA  پروتئين

ها،  ها، آرکی های مشابه آن در باکتری. این پروتئين یا پروتئين(5)

این   اصلی  نقش  است.  شده  یافت  پستانداران  و  گياهان  مخمر، 

-از طریق ترميم و نوترکيبی می  DNAپروتئين حفظ پيوستگی  

عمل  ب توقف  باکتری  RecAاشد.  جنس  در  داینوکوکوس های 
های  ها در بازسازی آسيبموجب کاهش شدید توانایی این باکتری

DNA (6)گردد میشود و مانع رشد آن در حضور تشعشعات می  .

به  به  داینوکوکوسدر    RecAهای  ژن ترجيحی    دو   DNAطور 

 RecA  دهد که تواناییاین نشان میگردد و  ای متصل میرشته 

آسيب  داینوکوکوس ترميم  به  در  وارده  رشته  DNAهای  ای دو 

طور نرمال به  داینوکوکوسدر    RecAمنحصر به فرد است. مقدار  

گيرد  های شدید قرار میکه در معرض استرسپایين است و زمانی 

می بيان  پروتئين  این  از  زیادی  زمانی(7)شود  مقدار    DSBکه  . 

)حدود   رشته    100زیادی  دو  در  آید،    DNAمورد(  وجود  به 

می   داینوکوکوس کامل  طور  به  خود  ژنوم  بازسازی  به  باشد  قادر 

مقایسه  اشرشيا کلایکه  درحالی آن می  در  تنها  با    3تا    2تواند 

DSB   ( 8)را تحمل کند  . 

شده تعيين  ساختار  از  پژوهش  این  پروتئين  در  در    RecAی 

بينی و  به عنوان الگوی مدل برای پيش  داینوکوکوس رادیودورانس

پروتئين   بعدی  سه  ساختار  داینوکوکوس  در    RecAتعيين 
برنامه    I-Oسویه    گوبينسيس از  همچنين  شد.  استفاده 

Alignment mode    و برنامهSwiss-model    و نرم افزارSwiss- 

PDB viewer  پروتئين مورد نظر، مدل سازی ساختار سه بعدی 

 صورت گرفت.

   ها روش
بينی و تعيين ساختار سه  با توجه به هدف پژوهش، جهت پيش

پروتئين   باکتری    RecAبعدی  گوبينسيسدر  ، داینوکوکوس 

پروتئين  قسمت توالی  متفاوت  باکتری    RecAهای  در 

که تعيين ساختار و تعيين توالی شده    داینوکوکوس رادیودورانس

سازی انتخاب گردید و مشخصات ژنی  است، به عنوان الگوی مدل

ویژگی دیگر  و  آمينه  اسيدهای  توالی  از پروتئين هدف،  آن  های 

استخراج گردید، همچنين   Uniprot  و  NCBI  های اطلاعاتیبانک

ه  نيز استفاد  Uniprotجهت مشاهده ساختارهای پروتئين از سایت  

   (. 11،10شد )

پروتئين   از  مطالعه  این  داینوکوکوس باکتری    RecAدر 
تعيين ساختار  I-Oسویه    گوبينسيس اما  توالی شده  تعيين  ، که 

ی  این ژن با شمارهسازی استفاده گردید.  نشده است، جهت مدل
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توالی    386855208شناسایی   جایگاه  در   NC_017790.1در 

NCBI    .است شده  برنامهمشخص  از  استفاده  و    PFAMهای  با 
Inter proدومين و  کلاس  خانواده،  بررسی  ،  مورد  پروتئين  های 

از سایت  قرارگرفت و برای تعيين توالی  Pro siteهای عملکردی 

  (. جهت همترازی و یافتن توالی مشابه با ژن12-14استفاده شد )
RecA  از  )ژن بيش  با  انسانی  فرمت  50های  شباهت(،    درصد 

FASTA ژن  RecA   از برنامهBlastp    وBlastn  در بانک اطلاعاتی  
NCBI ( جهت پيدا کردن پرایمر مناسب از برنامه 11گرفته شد .)

Primer 3    به صورتonline  ( 15استفاده شد  .)  برای پروتئين الگو

  PDB (Protein Data Bank)باید کد    RecAسازی پروتئين  مدل

اطلاعاتی بانک  از  صورت  بدین  باشد.    PDBپروتئين    داشته 

( گردید  پروتئينبه  (.  16استفاده  جستجوی  دارای  منظور  های 

استفاده گردید    Hssp  تشابه ساختاری با پروتئين هدف از سایت

-Swiss  (. جهت صحت در انتخاب الگوی مناسب، از سایت17)

model  کند، استفاده شد.  که به صورت خودکار الگو را جستجو می

با   بعدی  سه  ساختار  برنامهطراحی  از   Alignmentی  استفاده 

mode    وSwiss- model    انجام گرفت و توالی ژن هدف، پروتئين

فایل   در  موجود  اطلاعات  و  باکتری   RecAژن    PDBالگو 

گوبينسيس توسط   داینوکوکوس  پيشنهادی  مدل  و  شد  وارد 

Swiss- model ( ساختار سه بعدی پروتئين در نرم  18ارائه شد .)

بررسی شد و پارامترهای مختلف برای    Swiss PDB Viewerافزار  

قرارگرفت بررسی  مورد  پروتئين  عملکرد  در  منظور .  تغيير  به 

آزمون  اطمينان   مورد    SPDBV_4.04_PCبرنامه  سازی،  مدلاز 

برنامه  19استفاده قرار گرفت ) از  نهایت  به روش    Mega 5(. در 

Neighbor joining    از استفاده  رسم    boot strap 1000با  برای 

 . درخت فيلوژنی استفاده شد

 یج نتا 
جدا شده  ،  RecAجهت بررسی مشخصات ژن کدکننده پروتئين  

  NCBI، از بانک اطلاعاتی  I-Oسویه    داینوکوکوس گوبينسيساز  

شماره  با  ژن  این  شد.  شناسایی  استفاده  در    386855208ی 

مشخص شده است. ژن   NCBIدر    NC_017790.1جایگاه توالی  

دارای   نظر  باز   1071مورد  فاصلهمی   جفت  در  که  بين  باشد  ی 

های  ژن  از ژنوم قرار گرفته است.   3012180تا   3011110بازهای  
Dihydroorotase- related cyclic amidohydrolase  (allB) ،

CinA- like protein  (DGo-CA2831 )  5,'2  و'RNA ligase 

(DGo-CA2832)  یهاژن و سمت چپ  در Bio Y protein  (bio 

Y ،)Biofunctional Bir A biotin operon repressor/biotin 

acetyl CoA carboxylase ligase  (bir A)  و  Furric uptake 

regulator ،Fur family  (fur)  سمت راست قرار دارند که یک    در

سازد.  را می  3014426تا    3007578قطعه بزرگ ژنی از فاصله  

)به طول   RecAها و محصولات ژنی  در بررسی نواحی ژنومی، نسخه

 Polypeptide) ناحيه  (،341تا    17ای  باز و در موقعيت فاصه  325

binding)    باز و در    300  (به طولپپتيداتصال پلی) هگزامرواسط

فاصله اتصال  ،  324تا    25ای  موقعيت  )اتصال    ATPمحل 

(  278تا    80ای  باز و در موقعيت فاصله  199)به طول    (ییايميش

باز و    8به ترتيب با طول    Walker Bو   Walker Aهای  و موتيف

های  باز در موقعيت  5و با طول    85تا    78ای  های فاصلهدر موقعيت

دومينمی   156تا    152 پروتئين  باشد.   در  RecAهای 
گوبينسيس -P شامل  ن يپروتئ  نیا  . I-Oسویه    داینوکوکوس 

loop ساختار،  درولازيه  فسفاتی تر  دینوکلئوز  تيفعال  یدارا  

  ساختار مر و  ، تداخل مونوATPase ساختار،  ATP یدهندهاتصال

 .باشدیم C یانتها

از روش همترازی، شباهت بين ژن استفاده  و ژن  با  انسانی  های 

RecA    سویه    داینوکوکوس گوبينسيسدرI-O که دارای حداقل ،

درصد شباهت با ژن مورد مطالعه باشند، با استفاده از فرمت    50

FASTA    برنامه و  نظر  مورد  گزینه    BLASTnژن  انتخاب  با  و 

نتيجه همترازی صورت گرفته  1انسانی نشان داده شد )شکل    .)

 Homo sapiensمقایسه با ژن انسانیدر    RecAنشان داد که ژن  

alternate assembly ،80  .درصد شباهت را نشان داد 

است.   یسميارگان  یهاگروه   یتکامل   شرفتيپ   مطالعه  یلوژنيف

در    یالگو ف  کیانشعاب  چگونگ   کيلوژنيدرخت  دهنده    ی نشان 

از    یهاگروه   ا ی  هاگونه  تکامل اجداد مشترک   یسر  کیمختلف 

باکتر  RecA  یهانيپروتئ   یبرا  یلوژنيف  درختاست.     ی هایدر 

Deinococcus radiodurans R1،  Deinococcus geothermalis 

DSM 11300،  Thermus thermophilis،Cellulomonas funi 

ATCC 484،  Deinococcus peraridilitoris DSM 19664  و 

Escherichia phage P13374    شکل( شد   درخت(.  2رسم 

 Deinococcus radiodurans  که  دهدیم   نشان  مذکور  یلوژنيف

R1،  Deinococcus geothermalis DSM 11300،  Thermus 

thermophilis،  Cellulomonas funi ATCC 484  ارتباط   یدارا 

 Deinococcus peraridilitorisاما  هستند  یترکینزد  کيلوژنيف

DSM 19664  و  Escherichia phage P13374  ی کمتر  شباهت  

 . اند کرده یط را  یتریطولان ی تکامل ريمس و دارند
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 .RecAدرصد با ژن شباهت با    50هایی با منشاء انسانی دارای شباهت بيش از  . همترازی انجام شده برای ژن 1شکل

Figure 1. Alignment was performed for human-origin genes that share more than 50% similarity with the RecA-like. 

 
 

 
 . RecA. درخت فيلوژنی برای پروتئين  2شکل  

Figure 2. Phylogentic tree of RecA protein.  

که   داد  نشان  فيلوژنتيک  گوبينسيس آناليزهای    داینوکوکوس 

-است، بنابراین به نظر می   داینوکوکوس رادیودورانسنزدیک به  

اوليه   ساختمان  باشد.  مناسبی  الگوی  انتخابی  پروتئين  رسد 

-آمينه تشکيل دهنده آن تعيين می پروتئين را توالی اسيدهای

الگو  ند.  ک پروتئين  است.  اسيدآمينه  363توالی  شده  تعيين  ای 

 های ضعيف و  ساختمان دوم و سوم پروتئين به وسيله برهمکنش

 گيرد. ساختار ثانویه  های جانبی مختلف شکل میمتقابل بين گروه

پلینشان پپتيدی است دهنده چگونگی بسط و گسترش زنجيره 

بين   هيدروژنی  پيوند  برقراری  از  از آمينهاسيدهایکه  که  ای 

نتيجه می نيستند،  زیاد دور  از  یکدیگر  ناشی  شود. ساختار سوم 

ای دور های مختلفی است که در فاصلههای بين گروه برهمکنش

و   تاخوردگی  دارند.  قرار  پپتيد  زنجيره  روی  بر  یکدیگر  از 

 ها تعيين کننده ساختار سومایجادخميدگی در اثر این برهمکنش
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پپتيدی ساختار  هایی با بيش از یک زنجيره پلیوتئينباشد. پرمی

 چهارم دارند.  

دهد. پروتئين  مشخصات این پروتئين را نشان می  3شکل شماره  

RecA    سویه    داینوکوکوس گوبينسيسدرI-O  اسيد   356، دارای

باشد و محل قرارگرفتن دالتون می  37741آمينه و وزن مولکولی 

  ATPآن در سيتوپلاسم سلول است. این پروتئين باعث هيدروليز  

رشته  DNAشود. جذب  می  DNAدر حضور   به تک  وابسته  ای 

ATP    توسطDNA  ای و هيبریداسيون وابسته به  دو رشتهATP  

ای همولوگ از دیگر وظایف آن است. با  های تک رشتهDNAدر  

LexA  فعال شدن و شکست اتوکاتاليتيک دهد و باعث  واکنش می

)شکل  می دومين3گردد  پروتئين  (.  از    RecAهای  استفاده  با 

 .  نمایه شده است 4در شکل  PFAMسایت 

. 

 

 

 

 

 .RecA. مشخصات پروتئين  3شکل        
           Figure 3. RecA protein profile. 
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 . PFAMدر سایت    RecAنمایش شماتيک پروتئين  .  4شکل    

         Figure 4. Schematic representation of the RecA protein at the  PFAM site,

های مهم در ساختار پروتئين مورد نظر از سایت  برای یافتن بخش

Prosite    حفاظتی دومين  سایت  این  از  استفاده  با  شد.  استفاده 

برنامه    RecAپروتئين   با  و    Swiss PDB Viewerشناسایی شد 

نواحی  اسيدهای قرارگرفت.  بررسی  مورد  پروتئين  در  مهم  آمينه 

 نواحی مهم و عملکردی پروتئين را نشان  5آبی رنگ در شکل 

گلایسين  می  شامل  نواحی  این  ليزین  67دهد،  گلایسين   ،70، 

-می  79و پروتئين    75، گلوتامات  77، تيروزین  72، آرژنين  71

اشد. چنانچه موتاسيونی در این بخش رخ دهد ممکن است تأثير  ب

 نامطلوبی بر پروتئين بگذارد.  

 

 پروتئين. . دومين حفاظت شده  5شکل               
                  Figure 5. Conserved protein domain. 

پروتئين یافتن  منظور  سایت  به  از  ساختاری،  نظر  از  مشابه  های 

hssp Database    داده پایگاه  این  اینکه  به  توجه  با  شد.  استفاده 

اند  نشان دهنده شباهت ساختارهایی است که تعيين ساختار شده

کد   دارای  هدف، می  PDBو  پروتئين  اما  در     RecAباشند، 

گوبينسيس مدلI-Oسویه    داینوکوکوس  است،  ،  نشده  سازی 

وتئين  با پر بنابراین به منظور تعيين تشابه ساختاری این پروتئين

RecA    رادیودورانسدر با  داینوکوکوس  توالی  تشابه  دارای  که   ،

 گردد. پروتئين هدف است استفاده می

سازی ساختمان سه بعدی پروتئين مورد مطالعه،  به منظور مدل

به روش تجربی   پروتئين دیگری که ساختار سه بعدی آن  ابتدا 

شود. بر اساس  تعيين نشده است به عنوان پروتئين الگو انتخاب می

دوتایی   همترازی  از  حاصل  اطلاعاتی    BLASTpنتایج  بانک  در 

Uniprot    استفاده شد. براساس نتایجBLASTp    پروتئينRecA  
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گوبينسيس باکتری   درصد 93دارای    I-Oسویه    داینوکوکوس 

به   ساختاری  رادیودورانس باکتری    RecAشباهت   داینوکوکوس 

لگو برای تعيين ساختار  را دارد و به عنوان ا ATCC 13939سویه 

روش  با  پروتئين  این  شد.  انتخاب  پروتئين  بعدی  سه 

اشعه سایت     X کریستالوگرافی  در  و  است  شده  ساختار  تعيين 

PDB    1با کدxp8 A  از سایت  شناخته می   Swiss modelشود. 

پروتئين هدف    alignment modeبرنامه   به منظور طراحی مدل 

استفاده   I-Oسویه    داینوکوکوس گوبينسيسباکتری    RecAیعنی

سازی با استفاده از نرم  (. جهت بررسی کيفيت مدل6شد )شکل  

همSPDBV_4.04_PCافزار   روی  مدل،  پروتئين    سازیافتادگی 

مورد بررسی قرارگرفت که در    (Magic fit)  شده و پروتئين الگو

ميانگين    7شکل   ميزان  سپس  است.  شده  داده    مربعنشان 

(RMS)1   آنگستروم برآورد شد که این مقدار    56/0محاسبه شده

( نشان دهنده مناسب بودن مدل طراحی شده  ≤1کمتر از یک )

ازمی یکی   فعاليت  داشتن  الگو،  پروتئين  هایویژگی   باشد. 

  Uniprotسایت    از  آمده   بدست  اطلاعات  طبقترانسفرازی است.  

(PDBe View) ،  پروتئين   هایزنجيره  که   است  شده   داده   نشان

-طی پروسه  که   باشد می  سيتوپلاسميک  ترکيبات  دارای  مورد نظر

 دارند.  شرکت هابيگانه زیست ی کاتابوليکی

 

 
 . PFAMگرفته شده از سایت    RecA. ساختار سه بعدی پروتئين  6شکل  

Figure 6. Three-dimensional structure of the RecA protein obtained from the PFAM database. 
 

 

 
) رنگ   سينسيگوب  داینوکوکوسبه عنوان الگو )رنگ زرد( و    رادیودورانس  داینوکوکوسدر   RecA هایبعدی پروتئين. مقایسه ساختار سه 7شکل  

 قرمز(. 
Figure 7. Comparison of the three-dimensional structures of RecA proteins from Deinococcus radiodurans (used as the reference; 

shown in yellow) and D. gobiensis (shown in red). 

 
1 Root-Mean-Square 
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 بحث
هرگونه   پروتئين،  مهم  نواحی  شناسایی  و  عملکرد  به  توجه  با 

در   تغيير  موجب  که  نوع      ساختاریناحيه  جهشی  و  پروتئين 

ساختار   بر  آلفااسيدآمينه  یا    مارپيچ  تأثير   و  پروتئينی  صفحات 

باکتری پروتئين  عملکرد  منفی در  نقش  به جا خواهد  گذارد،  ها 

شود  پذیری سلول میت که منجر به از دست رفتن زیستگذاش

پروتئين(9) این  از  یکی  خانواده  RecAها  .  اعضا  از   ،

Recombinase A  این  می برای  که  عملکردی  بنابراین  باشد، 

پيش میپروتئين  نوترکيبی  بينی  و  ترميم  در  که  است  این  شود 

DNA   دليل مقاومت بالایی که باکتری کند و بهنقش مهمی ایفا می

یونيزه  I-Oسویه    داینوکوکوس گوبينسيس برابر تشعشعات  -در 

نشان می ک فرابنفش  نظر میننده  به  پروتئين در  دهد،  این  رسد 

نقش مؤثرتری دارد.    DNA  های موجود در دو رشتهترميم شکست

RecA   اسيد به  خود  عملکرد  برای  که  است  پروتئينی  جمله  از 

ين نياز دارد، اگر موتاسيونی در این اسيد آمينه ایجاد  آمينه متيون

-گردد. اسيد آمينهشود، موجب اختلال در عملکرد پروتئين می

آسپارتات،   والين،  دارند،  قرار  بتا  صفحات  ساختار   در  که  هایی 

ها حذف گردند  تيروزین هستند که اگر هر یک از این اسيد آمينه

ساختار    کند. در تا نيز تغيير میو یا تغييری داشته باشند، ساختار ب 

  که   دارد  چندین مارپيچ آبگریز وجود  -Nت و انتهای  -Cانتهای  

اسيدآمينه و  دارای  گلوتامين  هيستيدین،  سرین،  آلانين،  های 

 چنين  اگر  باشد.می  باردار  هایاسيدآمينه   جزء  که  هستند  آرژنين

 گلایسين   مثل  بار  بدون  ایاسيدآمينه  توسط  هاییاسيدآمينه

به  پروتئين  مارپيچ   گردد،  جایگزین و   خوردگیهم  دچار    شده 

  سوبسترایش کاهش  به  آن  اتصال  و  شودمی  آرایش  موجب تغيير

دارد    ATPتوانایی اتصال به نوکلئوتيد و    RecAپروتئين    . یابدمی

-باشد. علاوه بر نقش می  ATPaseو فعاليت آن وابسته به خاصيت  

های  عملکرد آن، این پروتئين در ایجاد پاسخ ای ذکر شده برای  ه

SOS  آسيب از  دارد    DNAهای  ناشی  برعهده  مهمی  نقش  نيز 

ضایعات  (20)  .DNA  از  ناش اکسيژنگونهی  فعال    (ROS)1 های 

-ها بر جهشهای متمادی، به ویژه در رابطه با تاثير آنبرای دهه

گرفته قرار  مطالعه  مورد  سرطان،  و  نشان  زایی  با  حاضر  کار  اند. 

اینکه   القای  RecAدادن  و  نوترکيبی  ترميم  در  کليدی  عنصر   ،

SOS  تهدید تحت  خود   ،ROS    مورد در  جدیدی  بينش  است، 

دهد و لایه  ارائه می  DNAبرای یکپارچگی    ROSچالش ناشی از  

ترميم/نوترکيبی   و  اکسيداتيو  استرس  بين  رابطه  در  را  جدیدی 

DNA   می فعاليت  آشکار  در  اختلال  زیرا  توسط    RecAکند، 

گسترده عواقب  تراکنشاکسيداسيون،  از  بسياری  در  را  های  ای 

همراه خواهد داشت. همين امر به احتمال زیاد  به    DNAمرتبط با  

  RecAتری مانند انسان نيز صادق است زیرا  در موجودات پيچيده

انسانی در    RecAبسيار حفاظت شده است و عواقب اکسيداسيون  

آسيب  شناسیآسيب با  مرتبط  است    DNAهای  انتظار  قابل  نيز 

(21  .) 

 گیری نتیجه
ها نسبت به تشعشعات مقاومت باکتریبا توجه به تفاوت زیاد در  

های  و توالی  داینوکوکوسکننده در مقایسه با اعضاء جنس  یونيزه

RecA  باکتریایی، احتمالا مهندسی پروتئين در آینده علت تفاوت-

باکتریایی را بررسی خواهد نمود.    RecAهای  ا و عملکرد پروتئينه

بال آن عملکرد  بعدی و به دنبينی ساختارهای سهبنابراین با پيش 

توان با کمک علم بيوانفورماتيک  ها میسازی آنها و مدلپروتئين

های مشابه و منحصر به فرد هایی با ویژگیو با طراحی پروتئين

ها، از جمله مقاومت به شرایط  تعيين ساختار شده در دیگر گونه 

 های بزرگی دست یافت. سخت به موفقيت

 تقدیر و تشکر 

باشد، از زحمات خانم دکتر محبوبه ضرابی،  مطالعه لازم میدر این  

دانشيار گروه بيوتکنولوژی دانشگاه الزهرا )س( تشکر و قدردانی  

 شود.

 

Refrences 

1. Khan A, Liu G, Zhang G, Li X. Radiation-resistant 

bacteria in desiccated soil and their potentiality in 

applied sciences. 2024;(June). doi: 

10.3389/fmicb.2024.1348758  

2. Devi R, Kaur T, Negi R, Sharma B, Chowdhury S, 

Kapoor M, et al. Biodiversity , mechanisms , and 

potential biotechnological applications of minerals 

solubilizing extremophilic microbes : A review. 

2024;12(5):23–40. doi: 

10.7324/JABB.2024.159821 

3. Yuan M, Chen M, Zhang W, Lu W, Wang J,  

 
1 Reactive oxygen species 

 

 

 

    Yang M, et al. Genome Sequence and Transcriptome 

Analysis of the Radioresistant Bacterium 

Deinococcus gobiensis : Insights into the Extreme 

Environmental Adaptations. 2012;7(3):1–11. 

doi:10.1371/journal.pone.0034458 Editor:  

4. Hee J, Jong L, Jung H, Kyu M, Sangyong K. 

Deinococcus taeanensis sp . nov ., a Radiation ‑ 

Resistant Bacterium Isolated from a Coastal Dune. 

Curr Microbiol [Internet]. 2022;79(11):1–8. 

Available from: doi.org/10.1007/s00284-022-

03044-8 

5. Groot A De, Blanchard L, Rouhier N, Rey P. Thiol 

https://ibhf.shandiz.ac.ir/
https://ibhf.shandiz.ac.ir/
https://ibhf.shandiz.ac.ir/


   1404  آذر  .2  شماره.  2  دوره                          بهداشت و غذا                    شناسی،یستدر ز  يکانفورمات 34

         Journal Homepage: https://ibhf.shandiz.ac.ir/ 

Reductases in Deinococcus Bacteria and Roles in 

Stress Tolerance. 2022; doi.org/10.3390/ 

antiox11030561 

6.Rollo F, Martins GD, Gouveia AG, Moe E. Insights 

into the role of three Endonuclease III enzymes for 

oxidative stress resistance in the extremely radiation 

resistant bacterium Deinococcus radiodurans. 

2023;(September):1–11. doi: 

10.3389/fmicb.2023.1266785 

7. Abbaszadeh J. The Ecology and Evolutionary History 

of the Deinococcaceae Family. Res Commons. 

2024;1994.  

8. Groot A De. DNA repair and oxidative stress defense 

systems in radiation-resistant Deinococcus murrayi. 

2023;431:416–31. doi.org/10.1139/cjm-2023-0074 

9. Kumar J, Ghosh P, Kumar A. Ultraviolet-B Radiation 

Stress-Induced Toxicity and Alterations in Proteome 

of Deinococcus radiodurans. 2021;005:1–15. doi: 

10.1159/000512018 

10. http://www.uniprot.org/ 

11. http://www.ncbi.nlm.nih.gov/ 

12.  http://pfam.sanger.ac.uk 

13. http://www.ebi.ac.uk/interpro/ 

14. http://prosite.expasy.org/  

15. http://www. primer3.sourceforge.net 

16.http://www.rcsb.org/pdb/explore/explore.do?structu

reId=1xp8 

17.http://srs.ebi.ac.uk/srsbin/cgi-bin/wgetz?-

page+LibInfo+-lib+HSSP 

18. http://swissmodel.expasy.org/ 

19. http://spdbv.vital-it.ch 

20. Prostova M, Shilkin E, Kulikova AA, Makarova A, 

Ryazansky S, Kulbachinskiy A. Noncanonical 

prokaryotic X family DNA polymerases lack 

polymerase activity and act as exonucleases. 

2022;50(11):38–40. doi.org/10.1093/nar/gkac461 

21. Henry C, Loiseau L, Ezraty B, et al. Redox controls 

RecA protein activity via reversible oxdidation of its 

methionine residues. 2021; 

https://doi.org/10.7554/eLife.63747 

 

 

https://ibhf.shandiz.ac.ir/
https://ibhf.shandiz.ac.ir/
https://ibhf.shandiz.ac.ir/
http://www.uniprot.org/
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
http://www.ebi.ac.uk/interpro/
http://prosite.expasy.org/
http://swissmodel.expasy.org/
http://spdbv.vital-it.ch/

