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Abstract 
Background and Aim: SARS-CoV-2 was identified in late 2019 as a respiratory disease agent called COVID-

19. Several drug therapies have been studied to treat COVID-19, none of which have had a definite effect so far. 

In mild cases of the disease, treatment is careful to reduce the symptoms of the disease, and in severe cases, the 

patient must be hospitalized to receive different treatments. There are several medications available, many of 

which are still being evaluated, and there is still no definitive cure for COVID-19 

Methods: In this study, an attempt is made to investigate various treatment methods, including the use of L-

CapA-L-CapC Anticancer-L-Rib-fusion protein in the treatment of COVID-19 in terms of bioinformatics. In this 

study, the use of bacterial peptides antiviral drugs is emphasized to introduce appropriate treatment to control 

SARS-CoV-2 

Results: L-CapA-L-CapC Anticancer-L-Rib- fusion protein and Spike virus sequences were extracted using 

NCBI database. Then, using various software such as SWISS-MODEL and Expasy, the structural model of the 

protein and its quality were determined. The immunogenicity of L-CapA-L-CapC Anticancer-L-Rib fusion 

protein was also evaluated. 

Conclusion: Based on the bioinformatics results, L-CapA-L-CapC Anticancer-L-Rib fusion protein has a 

dense and complex structure and in addition to its anti-cancer and anti-viral properties, it can be used in the 

treatment of COVID-19. 
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استرپتوکوکوس  -L-CapA-L-CapC  Anticancer-L-Ribیوژنفیی پروتئین کاراطراحی و 

 09-آگالاکتیه علیه کووید

 
 2، پیام بهزادی3، داود اسماعیلی* 2، طاهر محمدیان0المیرا بابکان راد

 
 ، تهران، ایرانقدس شهر واحد اسلامی، آزاد دانشگاه میکروبیولوژی، دکتری دانشجوی 1

 ، تهران، ایرانقدس شهر واحد اسلامی، آزاد دانشگاه میکروبیولوژی، گروه استادیار 2
 ، ایرانتهران الله، بقیه پزشکی علوم دانشگاه شناسی، ویروس و میکروبیولوژی گروه استاد 3

 

 30/30/1033 پذیرش مقاله:     33/30/1033 دریافت مقاله:

   دهکیچ
عنوان عامل بیماری به 2310( در اواخر سال SARS-CoV-2) 2کروناویروس جدید یا سندرم حاد تنفسی کرونا ویروس  ف:هدزمینه و 

 تاکنوناند که مورد بررسی قرار گرفته 10-ی برای درمان بیماری کوویددرمان داروشناسایی شد. چندین روش  10-تنفسی به نام بیماری کووید

صورت مراقبتی بوده تا علائم بیماری کاهش یابد و در موارد شدید، بیمار درمان به ،هیچ کدام تاثیر قطعی نداشته است. در موارد خفیف بیماری

های متفاوتی برای او انجام گیرد. داروهای متعددی برای درمان وجود دارد که بسیاری از آنها همچنان در حال باید بستری شود تا درمان

 وجود ندارد.  10-زیابی هستند، و هنوز درمان قطعی و مشخصی برای کوویدار

  L-CapA-L-CapCهای مختلف درمان از جمله استفاده از پروتئین فیوژنتا روش بوددر این مطالعه تلاش بر آن  ها:روش

Anticancer-L-Rib- از لحاظ بیوانفورماتیکی مورد بررسی قرار گیرد. در این بررسی بر استفاده از داروهای ضدویروسی  10-در درمان کووید

  تا درمان مناسب در راستای مهار این کروناویروس معرفی گردد. ید شده استتأکپپتیدهای باکتریایی 

اسپایک ویروس استخراج و  -L-CapA-L-CapC  Anticancer-L-Ribوژنپروتئین فیتوالی  NCBIبا استفاده از پایگاه داده  ها:یافته

، مدل ساختاری پروتئین و کیفیت آن مشخص شد. Expasyو  SWISS-MODELگردید. سپس با استفاده از نرم افزارهای متعدد از جمله 

 ارزیابی شد.  -L-CapA-L-CapC  Anticancer-L-Ribزایی پروتئین فیوژنهمچنین خاصیت ایمنی

دارای ساختار متراکم و پیچیده  -L-CapA-L-CapC  Anticancer-L-Ribبر اساس نتایج بیوانفورماتیکی پروتئین فیوژن گیری:نتیجه

 مورد استفاده قرار گیرد.  10-تواند در درمان کوویدویروسی میضدو  ضدسرطانیبوده و علاوه بر خاصیت 

 
 .بیوانفورماتیک بیوتیک،، آنتی10-کوویدکروناویروس،  :هاکلیدواژه
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 مقدمه
( SARS-CoV-2) 2 کروناسندرم حاد تنفسی ویروس 

از  2310صورت پنومونی شدید و بیماری تنفسی در دسامبر سال به
شهر ووهان چین آغاز و سپس در سراسر دنیا گسترش یافت. امروزه 
این بیماری در همه جای دنیا شیوع دارد و به یک پاندمی تبدیل 

مثبت  RNA، یک کروناویروس SARS-CoV-2شده است. 
. در حال (1)است  coronaviridaeی و متعلق به خانواده ارشتهتک

های بالینی در موارد استفاده از زیادی از بررسی حاضر، شواهد
های پیشگیرانه در راستای کاهش های مختلف درمان یا روشروش
ومیر یا نتایج بهبودی بیماران وجود ندارد. با اطلاعات کمی که مرگ

وهش های آن وجود دارد، در این پژدر مورد کروناویروس و درمان
 باهمهای درمانی متعدد را مورد بررسی قرار داده و آنها را روش

تواند مقایسه نمودیم تا مشخص شود که کدام درمان می
در دنیا،  10-تر باشد. با توجه به گسترش سریع کوویدامیدوارکننده

تمرکز اصلی درمان بر استفاده مجدد از داروهای موجود است. 
 درجهت درمان قطعی این بیماری همچنین آزمایشات متعددی در 

 .(2است )انجام  حال
 به حالتا  10-کوویدهای دارویی های متعدد درمانروش

 ،وریرمدسین، کلروکمعرفی شده است که شامل هیدروکسی 
(، Ritonavir) یتوناویرر(، Lopinavir) یناویرلوپیترومایسین، آز

 یورمکتینا (،Ribavirin) یباویرینر(، Favipiravir) یپیراویرفاو
(Ivermectinمونوکلونال آنتی ،) بادی مثل توسیلیزومب

(Tocilizumab)( کورتیکواستروئید ،Corticosteroids و )
 (. 3-13( هستند )Interferons) ینترفرونا

-وویدکشاید واکسیناسیون تنها گزینه پیشگیرانه برای بیماری 
د باشد. بر اساس مطالعات دانشگاه جان هاپکینز، ورو 10

یک پیشرفت بزرگ  10-کوویدهای ایمن و مؤثر بر واکسن
ها قادر محسوب میشود. با واکسیناسیون افراد بیشتر، جوامع و انسان

 .(10بازگردند )تدریج به روال عادی خود خواهند بود تا به
 

 هاروش
 ها از جملهیکروارگانیسممهای بررسی عملکرد یکی از روش

ای است. با های دادهافزارها و پایگاهها، نرمها و ویروسباکتری
صورت کامل شناخته  به 10-کوویدتوجه به اینکه هنوز پاتوژنز 

نشده است بنابراین برهمکنش این کروناویروس با سایر ترکیبات 
 قابل تحقیق است.

-L-CapA-L در این تحقیق اثر ضدویروسی پروتئین فیوژن

CapC  Anticancer-L-Rib-  استرپتوکوکوس آگالاکتیه علیه
داده  هایافزارها و پایگاهبررسی گردید. ابتدا با کمک نرم 10-کووید

-L-CapA-Lیوژن فطراحی فیوژن پروتئین انجام گرفت. پروتئین 

CapC  Anticancer-L-Rib-  استرپتوکوکوس آگالاکتیه به دلیل
کی افزارهای بیوانفورماتیید شده با نرمیتاکنسری خاصیت آنتی

باشد و  10-کوویدممکن است گزینه درمانی مناسبی برای بیماری 

منظور در آینده بتوان در اشکال دارویی مورد استفاده قرار گیرد. به
-Lیوژن فبررسی پارامترهای مختلف فیزیکی و شیمیایی پروتئین 

CapA-L-CapC  Anticancer-L-Rib- وکوکوس استرپت
و توالی اسپایک کروناویروس از قبیل وزن مولکولی،  آگالاکتیه

اری، عمر، شاخص ناپایدیمهنترکیب اتمی و اسیدهای آمینه، تخمین 
افزار توان از نرممی GRAVYشاخص آلیفاتیک و همچنین 

Expasy .استفاده کرد 
سازی امکان شبیه SWISS-MODELافزار همچنین نرم

-Lاز جمله، پروتئین فیوژن  هابعدی پروتئینهمولوژی ساختار سه

CapA-L-CapC  Anticancer-L-Rib-  و اسپایک کروناویروس
ارد ها وجود ندکه امکان بررسی آزمایشگاهی پروتئینرا در هنگامی

برای  SWISS-MODELافزار نماید. استفاده از نرمفراهم می
افزارهای پیچیده یا پایگاه بوده و نیاز به سایر نرمکاربران آسان 

 ی بزرگ ندارد. رسانداده
ساختارهای چهارگانه ضروری  SWISS-MODELکتابخانه 

را فراهم نموده و همچنین لیگاندهای ضروری، کوفاکتورها یا 
های فلزی را در ساختار کامل پروتئین از جمله ساختار یون

کیفیت  SWISS-MODELماید. نپذیر میالیگومری را امکان
قت کند. دپروتئین را تخمین زده و همچنین دقت آن را ارزیابی می

صورت مداوم توسط سیستم به SWISS-MODELافزار نرم
CAMEO افزار شود. در کتابخانه الگوی نرمسنجیده می

SWISS-MODEL  کهSMTL وتحلیل شود، تجزیهنامیده می
دها یگزین، مقایسه ساختارها، لیگانالگوی پروتئینی، ساختارهای جا

و کوفاکتورها بر اساس کیفیت آنها قابل انجام است. برآورد کیفیت 
بینی ساختار ضروری است که مدل پروتئین در هنگام پیش

گردد. مشخص می QMEANصورت یک عدد و در قالب به
SMTL های موجود در دادهPDB های نماید. دادهآوری میرا جمع

شود. می SMTL، پردازش شده و وارد PDBاز مشتق شده 
ساختار الیگومر و همچنین سکانس  SMTLهای ورودی به داده

شود. نشان داده می bio unitsاسیدهای آمینه الگو در قالب 
ت اسبیانگر الگوی مناسب برای سکانس هدف  GMQEهمچنین 

 و در نهایت خاصیت هاتوپاپی  PDB. همچنین با استفاده از (11)
ایمونوژنیستی پروتئین فیوژن مورد ارزیابی قرار گرفتند. لازم به ذکر 

 APC هایها، پروتئینزایی باکتریاست که یکی از عوامل بیماری
ند. شوهستند که سبب عبور باکتری از سدهای اپی تلیال می

APCا استفاده چسبند. بها به گلیکوزآمین گلیکان سطح میزبان می
ای که منطقه BR2ها و نواحی از قبیل  PDB ،APCافزار از نرم

و تکرارهای اسیدهای  APC ترمینال انتهای -Nنزدیک به بخش 
 شوند.مشخص می ،استآمینه 

 بیوانفورماتیک
  L-CapA-L-CapCابتدا توالی پروتئین فیوژن 

Anticancer-L-Rib- و توالی اسپایک  استرپتوکوکوس آگالاکتیه
استخراج گردید. با  NCBIرسانی کروناویروس از پایگاه داده
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 و همکاران بابکان راد/  02

 0011ویژه نامه                                  دریامجله طب 

-SWISSافزار استفاده از نرم

MODEL(https://swissmodel.expasy.org)  ساختار پروتئین
 -L-CapA-L-CapC  Anticancer-L-Ribیوژن ف

صورت و اسپایک کروناویروس به استرپتوکوکوس آگالاکتیه
-SWISSافزار ی شدند. همچنین با کمک نرمسازبعدی شبیهسه

MODEL  کیفیت پروتئین تخمین و همچنین دقت آنها ارزیابی
 PDBزار افی پروتئین فیوژن از نرمهاتوپگردید. برای بررسی اپی 

 استفاده شد.

 :SWISS-MODELتعیین مدل ساختاری پروتئین با 
در مقابل کتابخانه الگو  HHblitsو  BLASTجستجوی الگو با 

SWISS-MODEL  .انجام شد(SMTL, last update: 2021-

08-04, last included PDB release: 2021-07-30). 

در مقابل توالی اسیدآمینه در  BLASTهمچنین توالی موردنظر با 
SMTL .مشخص شد 

های شده، کیفیت ویژگیییشناساانتخاب الگو: برای هر الگوی 
ایسه با الگوی هدف سنجیده شد. سپس الگوهایی که الگو در مق

دارای بالاترین کیفیت بودند برای ساخت الگوی موردنظر انتخاب 
 گردیدند.

های انتخابی بر اساس هم ترازی توالی مدل ساختاری: مدل
ساخته شد. از مختصات  ProMod3افزار هدف، با استفاده از نرم

و، مدل کپی گردید. حذف میان هدف و الگو، از روی الگ شدهحفظ
و اضافه شدن با استفاده کتابخانه قطعه بازسازی شد. سپس زنجیره 
جانبی بازسازی گردید. در نهایت با استفاده از میدان نیرو شکل 

 شده منظم شد.یطراحهندسی مدل 
 QMEANافزار شده: با کمک نرمیطراحتخمین کیفیت مدل 

 .(10) نمره دهی آن، کیفیت مدل جهانی ارزیابی شد و
مدل لیگاند: لیگاندهای موجود در ساختار الگو با همولوژی به 

خانه عنوان حاشیه بیولوژیکی در کتابمدل منتقل گردید. لیگاندها به
های الگو متصل شدند. بخش بهالگو در نظر گرفته شدند. لیگاندها 

حفظ گردید. اگر تمام موارد فوق  لیگاند بین هدف و الگو شدهحفظ
طور شود. بهرعایت نشود، لیگاند در داخل مدل قرار داده نمی

گاند در داخل الگو کدام لیخلاصه، مدل شامل اطلاعاتی است که 
 شده است.گنجانده 

حفاظت ساختار الیگومری: ساختار چهارگانه الگو برای 
 شود. این روش براده میسازی هدف به شکل الیگومری استفمدل

( است که SVMهای وکتور پشتیبانی )اساس الگوریتم، ماشین
ای و دیگر ترکیبی از ساختارهای حفاظتی، ساختارهای خوشه

. میزان (QSQEاست )الگوهای ارزیابی کیفیت ساختار چهارگانه 

QSQE  دهنده کیفیت داخل است که نشان 1تا  3یک عدد بین
دهنده قابلیت باشد. اعداد بالاتر نشانو میای مدل و الگزنجیره

 اطمینان بیشتر است.
 

 نتایج
برای  NCBIای از پایگاه داده آمدهدستبهتوالی 

-و شکل 1-استرپتوکوکوس آگالاکتیه و اسپایک ویروس در شکل
 آورده شده است. 2

در ابتدا کیفیت الگوی انتخابی  SWISS-MODELافزار نرمبا 
وسیله نقاط رنگی بررسی شده و برای به QMEANبا استفاده از 

های نمایش نقاط دارای کیفیت مناسب و کیفیت نامناسب از رنگ
متفاوتی استفاده گردید. همچنین الگوهای جایگزین سکانس هدف 

کنش آن با سایر الگوها نیز برهم افزار قرار داده شد وهم در این نرم
هر الگو مختصات،  برای A-3-(. در شکل3-شکلشدند )سنجیده 

تنظیم الگوی هدف، نتایج مدلسازی و نتایج حاصل از برآورد کیفیت 
نشان داده شده است. همچنین اطلاعاتی در مورد ساختار الیگومری، 

نقاط  B-3-لیگاندها و کوفاکتورها نیز ارائه شده است. در شکل
رنگی، نقاطی هستند که قابلیت جابجایی با سایر الگوهای 

در  طور همزمانافزار را دارند. این تغییرات بهوسط نرمیشنهادی تپ
دهنده ارزیابی نشان C-3-شوند. شکلساختار اصلی اعمال می

ای و همچنین مجموعه QMEANای با استفاده از کیفیت منطقه
اند. وضوح بالا نمایش داده شده ( باZ- Score) PBDاز ساختارهای 

ش فضایی پیچیده پروتئین و و آرای شده ارائهبا توجه به نتایج 
ید مناسب مؤشود که نشان داده می Z- Score همچنین مقادیر

 .(11)بعدی است بودن ساختار کانفورماسیون سه
پروتئین  A-3-و نتایج حاصل از شکل 0-بر اساس نتایج شکل

های غیرممتد را دارد. واجد ساختمان کروی بیشتر اپی توپ
بادی زایی و تولید آنتیهمچنین به دلیل ساختار کروی واجد ایمنی

ر اساس ب ژن هستند.های آنتیبیشتری نسبت به سایر اپی توپ
پروتئین فیوژن دارای خاصیت ایمونولوژیکی است و  0-شکل

 مورد استفاده قرار گیرد. در مقابل کروناویروس دتوانمی
ها واسطه عملکرد،  GAG، 1-بر اساس نتایج حاصل از شکل

APC  و در اصل عامل اتصالAPC های ها به سطح سلول
 های دیگریها از مکانیسممیزبان هستند. هرچند گاهی باکتری

کنند. همچنین در این شکل طول برای ورود به میزبان استفاده می
APC نواحی ،N- ترمینال، مناطق تکراری وC- ترمینال مشخص

 .(11)شده است 

 

GSMNKIANTEVEINIFNLLKKLWKKKFLITFVAIAFATAGLFYSLFIVTPQYTSSTRIYVINPNTPNN

SITAGGLFLHCVLNFWFCIRCARLINCHHIKLSSWHCICREFTRCTMTSCCLCLDSEALSSGLYNICF

CSLYFTMYRAIQNKVKENIMFRRSKNNSYDTLQTKQRFSIKKFKFGAASVLIGISFLGGFTQGQFNIS

TDTVFAAEVISGSAVTLNTNMTKNVQNGRAYIDLYDVKNGKIDPLGCTRPLQSGADQASGEQACRNG 
 استرپتوکوکوس آگالاکتیه -L-CapA-L-CapC Anticancer-L-Rib توالی مربوط به پروتئین فیوژن .0-شکل
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MFVFLVLLPLVSSQCVNLTTRTQLPPAYTNSFTRGVYYPDKVFRSSVLHSTQDLFLPFFSNVTWFHAIHVSGTNGTKRFDNPV

LPFNDGVYFASTEKSNIIRGWIFGTTLDSKTQSLLIVNNATNVVIKVCEFQFCNDPFLGVYYHKNNKSWMESEFRVYSSANNC

TFEYVSQPFLMDLEGKQGNFKNLREFVFKNIDGYFKIYSKHTPINLVRDLPQGFSALEPLVDLPIGINITRFQTLLALHRSYL

TPGDSSSGWTAGAAAYYVGYLQPRTFLLKYNENGTITDAVDCALDPLSETKCTLKSFTVEKGIYQTSNFRVQPTESIVRFPNI

TNLCPFGEVFNATRFASVYAWNRKRISNCVADYSVLYNSASFSTFKCYGVSPTKLNDLCFTNVYADSFVIRGDEVRQIAPGQT

GKIADYNYKLPDDFTGCVIAWNSNNLDSKVGGNYNYLYRLFRKSNLKPFERDISTEIYQAGSTPCNGVEGFNCYFPLQSYGFQ

PTNGVGYQPYRVVVLSFELLHAPATVCGPKKSTNLVKNKCVNFNFNGLTGTGVLTESNKKFLPFQQFGRDIADTTDAVRDPQT

LEILDITPCSFGGVSVITPGTNTSNQVAVLYQDVNCTEVPVAIHADQLTPTWRVYSTGSNVFQTRAGCLIGAEHVNNSYECDI

PIGAGICASYQTQTNSPRRARSVASQSIIAYTMSLGAENSVAYSNNSIAIPTNFTISVTTEILPVSMTKTSVDCTMYICGDST

ECSNLLLQYGSFCTQLNRALTGIAVEQDKNTQEVFAQVKQIYKTPPIKDFGGFNFSQILPDPSKPSKRSFIEDLLFNKVTLAD

AGFIKQYGDCLGDIAARDLICAQKFNGLTVLPPLLTDEMIAQYTSALLAGTITSGWTFGAGAALQIPFAMQMAYRFNGIGVTQ

NVLYENQKLIANQFNSAIGKIQDSLSSTASALGKLQDVVNQNAQALNTLVKQLSSNFGAISSVLNDILSRLDKVEAEVQIDRL

ITGRLQSLQTYVTQQLIRAAEIRASANLAATKMSECVLGQSKRVDFCGKGYHLMSFPQSAPHGVVFLHVTYVPAQEKNFTTAP

AICHDGKAHFPREGVFVSNGTHWFVTQRNFYEPQIITTDNTFVSGNCDVVIGIVNNTVYDPLQPELDSFKEELDKYFKNHTSP

DVDLGDISGINASVVNIQKEIDRLNEVAKNLNESLIDLQELGKYEQYIKWPWYIWLGFIAGLIAIVMVTIMLCCMTSCCSCLK

GCCSCGSCCKFDEDDSEPVLKGVKLHYT 
 10-ای مربوط به اسپایک کوویدتوالی اسیدآمینه .2-شکل

 

 

 
 SWISS-MODEL افزارآنالیز ساختار پروتئین نوترکیب با نرم نتایج حاصل از. 3-شکل

 
 

 [
 D

O
I:

 1
0.

30
49

1/
3.

4.
89

 ]
 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 jm

ar
m

ed
.ir

 o
n 

20
26

-0
1-

29
 ]

 

                               5 / 7

http://dx.doi.org/10.30491/3.4.89
http://jmarmed.ir/article-1-299-en.html


 و همکاران بابکان راد/  00

 0011ویژه نامه                                  دریامجله طب 

 
Average: 0.465 Minimum: 0.228 Maximum: 0.661 

پروتئین فیوژن  Bهای لمفوسیت نتایج بررسی اپی توپ .0-شکل
 PDBاز 

 

 
افزار ساختار پروتئین فیوژن، پیوندهای با استفاده از نرم .5-شکل

PDB . ساختار با کانفورماسیون سه بعدی و با اپی توپ های خطی و

 کروی و با سطح بیرونی هستند.

 

 بحث
و همکاران، داروی رمدسیور و   Jamatهایپژوهشبر اساس 

های هیدروکسی کلروکین/ کلروکین با یا بدون آزیترومایسین گزینه
خفیف تا  10-کوویدای برای بیماران مبتلا به درمانی امیدوارکننده

 و رسد که داروی توسیلیزومابمتوسط هستند. همچنین به نظر می
 . (2) ایمونوگلوبولین در موارد شدید بیماری مؤثر باشد

همکاران، داروهای خاصی که  و Zhua بر مبنای مطالعات
مؤثر هستند. اگرچه فقدان  10-کوویداند برای درمان شناخته شده

نماید. همچنین آگهی درمان را مشکل مییشپهای بالینی، داده
گذارند، هایی که بر تکثیر ویروس و یا ایمونوپاتولوژی اثر میدرمان
 .(10)هستند های کارآمدتری روش

یعقوبی و همکاران نشان دادند که هنوز هیچ درمان خاصی 
وجود ندارد، اگرچه چندین  SARS-CoV-2برای پنومونی ناشی از 

 10-کوویدآزمایش بالینی جهت یافتن داروی مؤثر برای درمان 
ترین آغاز شده است. در حال حاضر داروی رمدسیور امیدوارکننده

پلیمراز وابسته  RNAننده است که مهارک 10-کوویددر درمان 
RNA ( 23است). 

هیچ  تاکنونهمکاران،  و Santos یهامطابق بر پژوهش
مؤثر نبوده است و برای  10-کووید دارویی صد درصد در درمان

یابی به بهترین پروتکل درمانی باید تحقیقات بیشتری انجام دست
صورت تک دارویی نباشد و از شود و درمان موثر ممکن است به

 .(21شود )چند داروی ضدویروسی استفاده 
Biasini افزار و همکاران از نرمSWISS-MODEL ،

اطلاعاتی در مورد ساختارهای چهارگانه و نقش لیگاندهای متصل 
آوردند. همزمان هم دقت ساختار  به دستالگو  شونده به

ر افزامحیطی با استفاده از نرمیست زشده در تحقیقات یطراح
SWISS-MODEL  شده یطراحمشخص گردید. دقت هر ساختار

معین شد.  CAMEOو بررسی کلی آن با  QMEANبا عدد 
امکان مقایسه  SWISS-MODELافزار همچنین با استفاده از نرم

 .(11) یدگردایگزین و انتخاب الگوی مناسب نیز فراهم الگوی ج
و همکاران با  Tovchigrechkoمطالعه بیوانفورماتیکی 

بیانگر آن است که کاربران کمی تمایل به  GRAMMافزار نرم
یرقابل تشخیص دارند. همچنین کاربرها تنها غیادگیری پارامترهای 

ند که از آنها افزار تمایل داردر صورت سرعت بخشی نتایج نرم
ی طراحی شده سادگبه GRAMMافزار استفاده کنند، بنابراین نرم

ار صورت خودکوتحلیل و همچنین عملکرد را بهتا بهترین تجزیه
 . (22)ارائه دهد 

، 2311و همکاران از سال  Artimoهای بر اساس پژوهش 
صورت آنلاین جهت انجام مطالعات به  ExPASy SIBافزار نرم

و  کاربردی کاملاًافزار زیستی در اختیار محققین بوده و یک نرم
افزار و همکاران الگوی استفاده از نرم Walia .(23است )عملیاتی 

SWISS-MODEL  با الگوی ساختاریC. cellulans 

CKMX1  (20کردند )را طراحی. 
 

 گیرینتیجه
و  NCBIدر مطالعه حاضر با استفاده از پایگاه داده 

 EXPASYو  SWISS-MODEL افزارهایی از قبیلنرم
-Lعملکردها و رفتارهای کانفورماسیونی مرتبط با پروتئین فیوژن

CapA-L-CapC  Anticancer-L-Rib-  مورد بررسی قرار
 شکل ردهبنام، پروتئین فیوژن آمدهدستبهگرفت. بر اساس نتایج 

ای دارد و به همین دلیل ساختاری مقاوم محسوب یچیدهپ یفضای
شود. همچنین شکل فضایی پروتئین متراکم شدگی و فشردگی می

دارد و درک بهتری از میکروساتلیت و عملکردهای متابولیکی نشان 
  L-CapA-L-CapCمیدهد، یعنی اینکه پروتئین فیوژن 

Anticancer-L-Rib- سری و کنعلاوه بر خاصیت آنتی
-وویدکهای درمانی عنوان یکی از روشتواند بهمی یباکتریالآنتی
در اشکال دارویی متفاوت از قبیل قرص یا اسپری مورد استفاده  10

وژن ، پروتئین فیآمدهدستبهقرار گیرد. همچنین بر اساس نتایج 
های قابل قبولی در مقابل کروناویروس شده دارای اپی توپیطراح

 خصوصیات ایمونولوژیکی مناسبی دارد.است و 
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