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Background and Aims: Salmonella enterica serovar Typhimurium is one of the common 

causes of food poisoning in human. Since the selection of appropriate markers is one of the main 

challenges for the detection of this pathogen, in the current study, genetic markers of this serovar 

were screened using bioinformatical tools. In the second phase, structure and function of 

proteins encoded by these markers, were determined. 

Materials and Methods: This study was conducted between 2016 and 2017.  In order to 

find the genetic markers of Salmonella enterica serovar Typhimurium, 45 complete genomes 

belonging to Salmonella enterica serovar Typhimurium and the other genera of 

Enterobacteriacea family were compared using Mauve software. To determine the structure and 

function of proteins encoded by these sequences, I-TASSER and Phyre2 software beside CDD, 

Inter Pro Scan, DALI, and Pro Func databases were used for structural and functional modeling, 

respectively. 

Results: Special regions of STM4491-STM4496 genes were determined as specific 

markers for Salmonella enterica serovar Typhimurium. The function of proteins encoded by 

these markers  were proposed to be classified in five groups, including Lon protease, nucleotide 

binding proteins, nucleotide three phosphatases (NTP), proteins involved in the DNA repair , 

and DNA methylase. 

Conclusions: Specific regions of STM4491-STM4496 genes can be used as effective 

diagnostic targets for the detection of pathogenic Salmonella enterica serovar Typhimurium. 

Moreover, proteins encoded by these genes can be suggested as suitable targets for the design of 

new therapeutic agents to prevent  and treat  the infections caused by this pathogen. 
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با استفاده از  تیفی موریوم انتریکا سرووار سالمونلاشناسایی مارکرهای ژنتیکی و پروتئینی 

 آنالیزهای بیوانفورماتیکی با رویکرد تشخیص و درمان
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های غذایی در انسان لل شایع مسمومیتیکی از عتیفی موریوم  انتریکا سرووار سالمونلا زمینه و اهداف:

شده برای این های تشخیصی ارائهروش های اصلیکه انتخاب مارکرهای مناسب یکی از چالشباشد. با توجه به اینمی

عنوان با استفاده از ابزارهای بیوانفورماتیکی، مارکرهای ژنتیکی این سرووار به ،باشد، در مطالعه حاضرپاتوژن می

وسیله این مارکرها های کد شده بهصی مناسب غربال گردید. در فاز دوم کار، ساختار و عملکرد پروتئیناهداف تشخی

 تعیین شد.

تیفی  سالمونلامنظور یافتن مارکرهای ژنی بهاجرا گردید.  5961-69این مطالعه در سال مواد و روش کار: 

افزار با استفاده از نرم انتروباکتریاسههای خانواده جنسو سایر سالمونلا تیفی موریوم سرووار  ژنوم کامل 51، موریوم

Mauve ها به ترتیب از های مربوط به این توالیمنظور تعیین ساختار و عملکرد پروتئینمورد مقایسه قرار گرفتند. به

، CDD ،InterProScanی افزارهانرمها و سازی ساختاری و از پایگاهبرای مدل Phyre2و  I-TASSERافزارهای نرم

DALI  وProFunc .برای تعیین عملکرد استفاده شد 

سالمونلا تیفی موریوم عنوان مارکرهای اختصاصی به STM4491-STM4496های نواحی خاصی از ژن: هایافته

های متصل شونده به پروتئازها، پروتئین Lonگروه شامل  1ها در های مربوط به این ژنتعیین شدند. عملکرد پروتئین

 بینی شد.متیلازها پیش DNAو  DNAهای درگیر در مسیر ترمیم ، پروتئینها NTPaseکلئوتید، نو

عنوان اهداف تشخیصی کارآمد توانند بهمی STM4491-STM4496های نواحی اختصاصی از ژن :گیرینتیجه

های کد شده پروتئین بر این، مورداستفاده قرار گیرند. علاوهسالمونلا تیفی موریوم زای برای شناسایی سرووار بیماری

های عنوان اهدافی مناسب در طراحی عوامل درمانی جدید در پیشگیری و درمان عفونتتوانند بهوسیله این مارکرها میبه

 ناشی از این پاتوژن پیشنهاد شوند.

 سازی ساختار پروتئین، مارکرهای اختصاصی، مدلسالمونلا تیفی موریوم :کلیدی کلمات
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مهمقد

ژنوم  0111ژنوم باکتریایی و  2111تاکنون بیش از 

. اندشدهی انسانی تعیین توالی هاپاتوژنعنوان ویروسی به

های صورت گرفته های ژنومی و پیشرفتدسترسی به این توالی

ها ها و ابزارهای بیوانفورماتیکی موجود برای آنالیز آندر روش

لاب عظیمی را درزمینه میکروبیولوژی و تشخیص و درمان انق

مثال، امروزه با عنوانهای عفونی ایجاد کرده است. بهبیماری

ها و ابزارهای بیوانفورماتیکی و بر اساس ژنوتیپ استفاده از روش

های فنوتیپی خاص یک پاتوژن را استنباط نمود. توان ویژگیمی

تواند در تهیه محیط یمق آمده از این طریدستاطلاعات به

های مقاومت به های اختصاصی، شناسایی مکانیسمکشت

 یانمزایی، کشف اهداف دارویی و فهم بیوتیک و بیماریآنتی

زا و میزبان مورداستفاده قرار گیرد. علاوه بین عوامل بیماری کنش

های ژنومی متعدد، به ما توانایی شناسایی توالیبراین، دسترسی به

دهد که ها را میها در سطوح مختلف ارگانیسمها و تفاوتشباهت

تواند منجر به شناسایی مارکرهای ژنی اختصاصی, این امر می

 .(8)های مولکولی شود عنوان اهداف تشخیصی برای روشبه

 پزشکی ایران یشناسکروبیممجله 

 8931 آبانو  مهر – 2شماره  – 88سال 
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یکی از سالمونلا تیفی موریوم زای سرووار بیماری

انسان های غذایی در های مهم و از علل شایع مسمومیتپاتوژن

های ترین علت سالمونلوزیس یا عفونتباشد. این پاتوژن، شایعمی

تواند منجر به عفونت باشد که در موارد حاد مییی میسالمونلا

. با توجه به شیوع بالا و میزان خطر (0) خون و یا حتی مرگ شود

یافته، ی توسعهکشورهادر  خصوصاًاین پاتوژن در سرتاسر جهان و 

ی بر روی این پاتوژن صورت گرفته است و اگستردهمطالعات 

شده بیومارکرهای متعددی برای شناسایی این پاتوژن شناسایی

بسیاری از بیومارکرهای مورداستفاده  متأسفانه. (9-82)است 

سالمونلا تیفی موریوم جهت تشخیص این پاتوژن علاوه بر سرووار 
به دلیل عدم  پوشانی دارند وبا سایر سرووارهای باکتریایی نیز هم

اند. با توجه به اختصاصیت کافی دچار چالش جدی شده

توان گفت که انتخاب اهداف و یا مارکرهای یت مذکور میمحدود

های اصلی ها یکی از چالشمناسب جهت تشخیص پاتوژن

های صورت گرفته باشد. امروزه با پیشرفتهای تشخیصی میروش

های قدرتمند ور روشهای بیوانفورماتیکی، ازجمله ظهدر روش

های نوکلئوتیدی و ایجاد پایگاه های ژنومی، آنالیز توالیمقایسه

های ژنتیکی جامع تا حدود بسیار زیادی چالش انتخاب داده

ازجمله مطالعات  .(88،80)شده است مارکرهای ژنتیکی حل

توان به شناسایی شده بر روی این پاتوژن میبیوانفورماتیکی انجام

زایی این جزایر بیماری و های مقاومت، ژن(زاییاریهای بیمژن

سرووار، تعیین نقش آن در بیماری التهاب روده و سرطان و 

شناسایی مارکرهای ژنتیکی جهت تشخیص آزمایشگاهی این 

. همسو با این مطالعات، در مطالعه (89-81) پاتوژن اشاره نمود

ا استفاده از زا را بحاضر، ما سیستم ژنتیکی این سرووار بیماری

طور کامل و دقیق های ژنومی بهیسهمقاابزارهای بیوانفورماتیکی و 

موردبررسی قرار داده و مارکرهای ژنتیکی اختصاصی مربوط به 

های پروتئین این سرووار را غربال نمودیم. مطالعات اخیر بر روی

وسیله این مارکرهای ژنی بیان اختصاصی این کد شده به

رده اثبات کسالمونلا تیفی موریوم های سویه ها را درپروتئین

ها تاکنون ، اما در مورد ساختار و عملکرد این پروتئیناست

های مطالعاتی صورت نگرفته است. تفسیر عملکردی توالی

های منظور درک بهتر مکانیسمها بهپروتئینی موجود در ارگانیسم

ربال زایی و مقاومت دارویی، طراحی دارو و کشف و غبیماری

باشد عوامل درمانی جدید در برابر پاتوژن ها امری ضروری می

ها وابسته به فهم . علاوه بر این، تغییر و مهندسی پروتئین(83)

باشد. امروزه با افزایش تعداد بسیار زیاد ها میبعدی آنساختار سه

های شده در برابر تعداد ناچیز توالیهای پروتئینی شناختهتوالی

بعدی عیین ساختار شده، ضرورت تعیین ساختار سهپروتئینی ت

بعدی ازپیش آشکارشده است. تعیین ساختار سهها بیشپروتئین

های آزمایشگاهی، به دلیل نرخ بالای ها با استفاده از روشپروتئین

سازی و تهیه فرسای خالصشکست در این فرایند، مراحل طاقت

ها یک چالش بزرگ گیر بودن این روشقیمت و وقتبلور و گران

های ای از روشکارگیری مجموعهباشد. امروزه توسعه و بهمی

اعتماد یک جنبه مهم برای حل چالش محاسباتی جدید و قابل

رو تاکنون . ازاین(81)باشد ها میتفسیر عملکردی پروتئین

 Comparative modelingهای محاسباتی بسیاری مبتنی بر روش

 Threadingالگوی هومولوگ نزدیک(،  های دارای)برای توالی

)برای  Ab initioهای دارای الگوی هومولوگ دور( و )برای توالی

بینی ساختار منظور پیشبه های فاقد الگوی هومولوگ(توالی

های شده است که درواقع روشهای پروتئینی ارائهبعدی توالیسه

کلاسیک تعیین ساختار بر اساس  روشدوم و سوم، مکمل 

ها بر اساس باشند. تفسیر عملکردی پروتئینمولوژی میهو

های مبتنی بر توالی آمینواسیدی بعدی نسبت به روشساختار سه

اعتمادتر است و برای تعیین عملکرد آنزیمی یا بیوشیمیایی قابل

رو در مطالعه حاضر ما ازاین .(81)ها کاربرد بیشتری دارد آن

وسیله مارکرهای ژنی ه بههای کد شدینپروتئبعدی ساختار سه

را با استفاده از مجموعه قدرتمندی سالمونلا تیفی موریوم باکتری 

سازی کرده و با استفاده از توالی و از ابزارهای بیوانفورماتیکی مدل

ها را تفسیر ها، عملکرد احتمالی آنبعدی این پروتئینساختار سه

ی هومولوگ، هایتوالنمودیم. برای این منظور، ابتدا جستجوی 

ها انجام های پروتئینی مربوط به این توالیها و موتیفدومن

و  Phyer2ی قدرتمندی ازجمله ابزارهاگرفت. سپس با استفاده از 

I-TASSER سازی های موردنظر مدلساختار احتمالی پروتئین

سازی شده بهترین ساختار گردید و از بین ساختارهای مدل

ها با هایت عملکرد این پروتئین(. درن83،02انتخاب گردید )

بینی قرار مورد پیش DALIو  ProFunc استفاده از سرورهای

 (.08،00گرفت )

 هاروشمواد و 

با  Salmonella typhimuriumاز سرووار  LT2ژنوم سویه 

عنوان ژنوم مرجع انتخاب شد و به AE006468شماره دسترسی 

ژنوم  44یه در مقابل ، ژنوم این سوMauve افزاربا استفاده از نرم

، E. coli ،Citrobacterی هاجنسباکتریایی متعلق به 

Enterobacter ،Klebsiella ،Shigella  و سرووارهای مختلف

Salmonella  ی هادادهموجود در پایگاهNCBI 

(ftp://ftp.ncbi.nlm.nih.gov/genomes/Bacteria الاینمنت )

ftp://ftp.ncbi.nlm.nih.gov/genomes/Bacteria/


 سالمونلا تیفی موریوممطالعه بیوانفورماتیکی مارکرهای اختصاصی  |و همکاران  اماندادی

14 

 

. پس از غربال نواحی اختصاصی ژنوم (09) ردیف( گردید)هم

یزهای بیشتر، آنالمنظور های سالمونلا تیفی موریوم، بهسویه

 افزارانتخابی با استفاده از نرم DNAهای یتوال

 Nucleotide BLAST  واقع در لینک(
http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?PROGRAM=blast

n&BLAST_PROGRAMS=megaBlast&PAGE_TYPE=Bl

astSearch&SHOW_DEFAULTS=on&LINK_LOC=blasth

omeشامل  هادادهدو پایگاه  ( در مقابلNucleotide Collection 

(nr)  وWhole Genome Shotgun reads (WGS)  الاینمنت

ها با یتوالوسیله جستجوی هومولوژی ی نهایی بهگرغربالشدند. 

 BLAST (Basic Local Alignment Searchاستفاده از برنامه 

Tool) با مقدار E. value 10e-30 هایی که با لیانجام گرفت و توا

های سالمونلا تیفی موریوم در تمامی ژنوم E. valueاین مقدار 

ی اختصاصی انتخاب شدند. مارکرهاعنوان مطابق و مشابه بودند به

های یتوالمنظور تعیین بهترین کاندید از بین درنهایت به

آمده از غربال دوم، آنالیز دقیق نواحی مختلف هر یک از دستبه

 ی مختلف انجام شد.هادادهپایگاه  در هاژناین 

وسیله مارکرهای های کد شده بهمنظور آنالیز پروتئینبه

های آمینواسیدی موردنظر از ، توالیموریوم تیفی سالمونلاژنی 

( دریافت /http://www.uniprot.org) UniProtهای پایگاه داده

منظور شناسایی به PSI-BLASTو  BLAST یزهایآنالشد و 

ها و منظور تشخیص موتیفهای هومولوگ انجام گردید. بهتوالی

های پروتئینی از پایگاه شده در این توالیهای محافظتدومن

واقع در لینک  CDD و InterProScanهای داده
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Structure/cdd/cdd.shtml 

با های موردنظر بعدی پروتئین. ساختار سه(02)استفاده گردید 

)دانشگاه سلطنتی لندن، انگلستان(  Phyre2استفاده از سرورهای 

سازی گردید. از مدل)دانشگاه میشیگان، آمریکا(  I-TASSERو 

 بر اساس بالاترین میزان سازی شده،بین ساختارهای مدل

 C-score و TM-score  که به ترتیب نشانگر میزان اطمینان و

باشند یک وی اولیه میمیزان شباهت مدل نهایی نسبت به الگ

عنوان مدل برتر انتخاب گردید. با توجه افزار بهساختار از هر نرم

 Phyre 2افزار وسیله نرمشده بهبینیهای پیشبه اینکه مدل

)دانشگاه سلطنتی لندن، انگلستان( ازلحاظ انرژی مینیمایز 

اند، بنابراین ضروری است که میزان انرژی ساختارهای نشده

آمده از این سرور ازلحاظ انرژی مینیمایز شوند که برای دستبه

)دانشگاه مریلند، آمریکا(   CHARMM-22افزار این منظور از نرم

 .(00)استفاده گردید 

 

 

 ارزیابی ساختاری

سازی شده کیفیت شیمی فضایی ساختارهای مدل

های موردنظر با استفاده از سرورهای آنالیز ساختاری ینپروتئ

ERRAT ،WHATCHECK  وVERIFY 3D  مورد ارزیابی قرار

گرفت و مدل نهایی برای هر پروتئین بر اساس به ترتیب، بالاترین 

و  WHATCHECK، کمترین میزان خطا در ERRATمیزان 

(. علاوه بر 01-03انتخاب گردید ) VERIFY 3Dبالاترین درصد 

افزار مهای نهایی با استفاده از نرمنظور ارزیابی بیشتر، مدلاین، به

PROCHECK  انستیتو بیوانفورماتیک اروپا، انگلستان( مورد(

 .(92)ارزیابی قرار گرفتند 

 آنالیز ساختاری

های هومولوگ ینپروتئکه در طی تکامل ساختار ازآنجایی

تر است، تفسیر عملکردی شدهها محافظتتوالی آننسبت به

اساس  ها بر اساس ساختار نسبت به تعیین عملکرد برپروتئین

منظور رو در مطالعه حاضر بهباشد. ازایناعتمادتر میتوالی قابل

بینی عملکرد سازی شده و پیشهای مدلآنالیز ساختاری پروتئین

 DALIو  ProFuncی آنالیز ساختاری سرورهاها از احتمالی آن

 استفاده گردید.

 هایافته

 تیفی موریوم سالمونلاآنالیز مارکرهای ژنی 

ناسایی مارکرهای ژنتیکی اختصاصی سرووار منظور شبه

 44 ، ژنوم این باکتری در مقابلسالمونلا تیفی موریومزای بیماری

، E. coli ،Citrobacterهای ژنوم باکتریایی متعلق به جنس

Enterobacter ،Klebsiella ،Shigella  و سرووارهای مختلف

Salmonella ز اولیه الاینمنت گردید. نتایج حاصل از این آنالی

ناحیه اختصاصی را در ژنوم این باکتری نشان داد  21وجود 

تر ما بر روی این یزهای بیشتر و دقیقآنال(. 2و جدول  2)شکل 

 WGS (Whole Genomeهای ( در پایگاه داده2نواحی )جدول 

Shotgun) های نشان داد که ژنSTM4497  وSTM4498  با

شماره دسترسی  )با Headelbergهای نواحی ژنی از ژنوم

LIKP01000018  وLIKS01000142 ،)Paratyphi B  با شماره(

)با شماره دسترسی  Saintpoul( و LIKQ01000023دسترسی 

ABAN01000009 ژن ،)STM1959 یهابا نواحی ژنی از ژنوم 

Kentucky  با شماره دسترسی(DQ838251  و

LHLR01000003 ژن ،)STM4200  ی هاژنومبا نواحی ژنی از

http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?PROGRAM=blastn&BLAST_PROGRAMS=megaBlast&PAGE_TYPE=BlastSearch&SHOW_DEFAULTS=on&LINK_LOC=blasthome
http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?PROGRAM=blastn&BLAST_PROGRAMS=megaBlast&PAGE_TYPE=BlastSearch&SHOW_DEFAULTS=on&LINK_LOC=blasthome
http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?PROGRAM=blastn&BLAST_PROGRAMS=megaBlast&PAGE_TYPE=BlastSearch&SHOW_DEFAULTS=on&LINK_LOC=blasthome
http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?PROGRAM=blastn&BLAST_PROGRAMS=megaBlast&PAGE_TYPE=BlastSearch&SHOW_DEFAULTS=on&LINK_LOC=blasthome
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Paratyphi B  با شماره دسترسی(AOYG01000031 و )Derby 

با  STM0159( و ژن LHNP01000054)با شماره دسترسی 

)با شماره دسترسی  Saintpoulهای نواحی ژنی از ژنوم

LHJS01000003 و )Bareilly  با شماره دسترسی(

JREM01000003 باشند و درصدی می 211( دارای شباهت

عنوان مارکرهای اختصاصی برای سرووار هتوانند ببنابراین نمی

 (. 2در نظر گرفته شوند )جدول سالمونلا تیفی موریوم 

 

منظور . بهCitrobacterو  Salmonella ،E. coli ،Klebsiella ،Shigella ،Enterobacterهای مختلف ی مختلف از جنسهاژنوم الاینمنت :8ل شک

استفاده شد. هر حلقه  BLAST Ring Image Generator( از Mauveافزار )نتایج حاصل از نرم اهژنومنشان دادن نتایج حاصل از مقایسه 

شده است. نشان داده انترباکتریاسههای خانواده ی مختلف حاصل از غربال اولیه در تعدادی از ژنومهاژندهنده یک ژنوم باکتریایی است. توزیع نشان

 است شدهها نشان دادهیهسودیفی تعدادی از ربه دلیل عدم وجود فضای کافی تنها هم

 

های نتایج این غربال ژنتیکی نشان داد که تنها ژن

STM4491-STM4496 گذاری ژنی ژنوم )مطابق با سیستم نام

برای این سویه اختصاصی  (LT2سویه سالمونلا تیفی موریوم 

یزهای بیشتر، توالی آنالمنظور باشند. علاوه بر این، بهمی

طور به STM4491-STM4496های تیدی هر یک از ژننوکلئو

سالمونلا تیفی ژنوم  411در  هاژنآنالیز گردید و توزیع این  دقیق
های و سایر ژنوم WGSژنوم  473ژنوم کامل و  12شامل موریوم 

منظور موردبررسی قرار گرفت. به انتروباکتریاسهمتعلق به خانواده 

تیفی  سالمونلاهای یی سویهیافتن بهترین ناحیه ژنی جهت شناسا

های ها با استفاده از پایگاه دادهموریوم، نواحی مختلف این ژن

نواحی که دارای کمترین شباهت با  مختلفی آنالیز گردید و

عنوان بهترین بودند بهسالمونلا تیفی موریوم های غیر از ژنوم

(. آنالیز دقیق توالی 1اهداف تشخیصی انتخاب شدند )شکل 

از  433-344نشان داد که نوکلئوتیدهای  هاژنتیدی این نوکلئو
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 1277-1421و  177-411و نواحی نوکلئوتیدی  STM4491ژن 

سالمونلا ها برای ترین نواحی این ژن، اختصاصیSTM4492از ژن 
نوکلئوتید  013باشند. آنالیزهای ما نشان داد که میتیفی موریوم 

با  تیفی سالمونلاژنوم  با نواحی ژنی از یک STM4493ابتدای ژن 

درصدی  211دارای شباهت  LIKS01000181شماره دسترسی 

ترین ناحیه یاختصاص 411-411باشد و ناحیه نوکلئوتیدی می

های باشد. در آنالیز ژنمیسالمونلا تیفی موریوم این ژن برای 

STM4494 ،STM4495  وSTM4496  به ترتیب نواحی

و  1111-0113ناحیه  ،331-2111و  133-117نوکلئوتیدی 

ی اختصاصی مارکرهاعنوان به هاژناز این  2411-2332ناحیه 

(. با توجه به 1مشخص گردیدند )شکل سالمونلا تیفی موریوم 

های توالیمیزان تفاوت نوکلئوتیدی مارکرهای مذکور نسبت به

، ناحیه نوکلئوتیدی تیفی موریوم سالمونلاهای غیر از ژنومی سویه

عنوان بهترین مارکر از به STM4495ربوط به ژن م 0113-1111

شده انتخاب گردید که این بیومارکر بین مارکرهای شناخته

عنوان یک هدف تشخیصی کارآمد برای شناسایی تواند بهمی

های تشخیص در روشسالمونلا تیفی موریوم زای سرووار بیماری

 مولکولی مورداستفاده قرار گیرد.

 

 

 Mauveافزار ژنوم از خانواده انتروباکتریاسه با استفاده از نرم 20در بین سالمونلا تیفی موریوم شده اولیه ربالهای غژن: 8جدول 

سالمونلا ها در ژنوم موقعیت ژن ژن
 LT2سویه تیفی موریوم 

های نتایج حاصل از غربالگری ثانویه با استفاده از پایگاه داده

NCBI باشند(میها هایی که دارای این ژن)ژنوم 

STM0159 233412-233047 S.typhimurium, S. saintpaul, S. bareilly 

Intergenic between 

STM0159,STM0160 
233111-233043 S.typhimurium, S. saintpaul, S. bareilly 

STM1959 1143111-1143012 S. typhimurium, S. kentucky 
STM4200 4412111-4411412 S. typhimurium, S. Derby, S. Paratyphi B 

Intergenic between 

STM4319,STM06000 
4414111-4414312 S. typhimurium, S. saintpaul, S. Derby 

STM06000 4414317-4414412 S. typhimurium, S. Derby 
STM4320 4411411-4414313 S. typhimurium, S. Derby 

STM4491 4703772-4701112 S. typhimurium 

STM4492 4742072-4703771 S. typhimurium 

STM4493 4741230-4742071 S. typhimurium 

STM4494 4740111-4741272 S. typhimurium 

STM4495 4741303-4740111 S. typhimurium 

STM4496 4741111-4741341 S. typhimurium 

STM4497 4742141-4741117 S. typhimurium, S. Headelberg, S. Paratyphi 

B, S. Saintpoul 
STM4498 4742303-4742107 S. typhimurium, S. Headelberg, S. Paratyphi 

B, S. Saintpoul 
Intergenic between 

STM4498,STM4499 
4741111-4742341 S. typhimurium, S. Headelberg, S. Paratyphi 

B, S. Saintpoul 
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ی متعلق به خانواده هاژنومدر مقابل سایر انواع سالمونلا تیفی موریوم از ژنوم  STM4491-STM4496های نوکلئوتیدی ژنردیفی توالی هم :0ل شک

شده است. خطوط سیاه ی مختلف بارنگ خاکستری نشان دادههاژنومها در باشد. نواحی مشابه ژندهنده یک ژن می. هر پیکان نشانانتروباکتریاسه

سالمونلا تیفی موریوم باشد. بهترین نواحی هدف از هر ژن برای شناسایی یمدهنده نواحی متفاوت و وجود شکاف رتیب نشانعمودی و افقی به ت

باشد. به یمها در ژنوم مرجع دهنده موقعیت این توالیها نشانشده بر روی آنی مشخصهاشمارهشده است و ها نشان دادهبارنگ سبز در بالای ژن

 شده است.ها نشان دادهیهسوردیفی تعدادی از فضای کافی تنها هم دلیل عدم وجود

 

های پروتئینی مربوط به مارکرهای یتوالآنالیز 

 تیفی موریوم سالمونلااختصاصی 

 Q8ZK16پروتئین 

با استفاده از  Q8ZK16آنالیز توالی آمینواسیدی پروتئین 

پروتئین نشان داد که این  InterProScanو  CDDی هادادهیگاه پا

 Lonترمینال پروتئولیتیک مربوط به پروتئاز -Cدارای یک دومن 

سازی باشد. آنالیز و ارزیابی ساختارهای مدلمی ATPوابسته به 

با استفاده از  Phyre2و  I-TASSERافزارهای وسیله نرمشده به

و  ERRAT ،WHATCHECKسرورهای آنالیز ساختاری 

VERIFY 3D  وسیله سازی شده بهمدلنشان داد که ساختارهای

I-TASSER  برایQ8ZK16 عنوان های پروتئینی بهو سایر توالی

(. ارزیابی ساختار نهایی پروتئین 1باشد )جدول بهترین مدل می

Q8ZK16 ( با استفاده از  -0شکل )الفPROCHECK  نشان داد

درصد از آمینواسیدهای این ساختار در ناحیه مجاز از  1/31که 

( که این نتیجه بر 1اند )جدول چاندران قرارگرفتهنمودار راما

 RMSDنماید. میزان آمده تأکید میدستکیفیت بالای ساختار به

( که مربوط به pdb: 3M6Aاین مدل نسبت به ساختار الگوی آن )

است، نشانگر شباهت عملکردی  Lonترمینال پروتئاز -Cدومن 

ین، آنالیز این (. علاوه بر ا1باشد )جدول این دو ساختار می

 Lonنیز نقش  DALIو  ProFuncساختار با استفاده از سرورهای 

بینی کرد. این را برای این پروتئین پیش ATPپروتئازی وابسته به 

 -باشد و یک سرینمی S16پروتئاز متعلق به خانواده پروتئاز 

یافته یا غیر های جهشاست که پروتئین ATPپروتئاز وابسته به 

 .(98)نماید جزیه مینرمال را ت
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 شدهبینیهای پیشنتایج ارزیابی مدل :0جدول 
 امتیاز

PROCHE

CK 

 میزان
RMSD 

 با الگو

 الگو

(PDB) 
امتیاز ابزارهای ارزیابی  ابزار مورداستفاده ساختار انتخابی

 ساختاری

 شناسه
UniProt 

 ژن

I-TASSER Phyre2 

1/31 2 3M6A I-TASSER 110/71 41/14 ERRAT Q8ZK16 STM4491 

03/44 10/40 VERIFY 3D 

46 PASS 47 PASS WHATCHECK 
31 warning 32 warning 

13 error 12 error 
0/31 42/2 4C0O I-TASSER 33/30 31/77 ERRAT Q8ZK15 STM4492 

32/41 23/01 VERIFY 3D 

48 PASS 46 PASS WHATCHECK 
33 warning 33 warning 

9 error 12 error 
1/32 33/1 1CT9 I-TASSER 04/37 40/33 ERRAT Q8ZK14 STM4493 

43/41 11/24 VERIFY 3D 

54 PASS 55 PASS WHATCHECK 
26 warning 28 warning 

10 error 8 error 
2/34 22/1 3QKT I-TASSER 13/30 12/13 ERRAT Q8ZK13 STM4494 

31/72 74/41 VERIFY 3D 

49 PASS 50 PASS WHATCHECK 
30 warning 28 warning 

11 error 13 error 
4/31 14/2 3W3T I-TASSER 44/73 error ERRAT Q8ZK12 STM4495 

21/10 07/11 VERIFY 3D 

45 PASS 47 PASS WHATCHECK 
33 warning 32 warning 

12 error 12 error 
1/30 41/2 4BUJ I-TASSER 31/32 13/71 ERRAT Q8ZK11 STM4496 

31/11 30/01 VERIFY 3D 

50 PASS 49 PASS WHATCHECK 
29 warning 31 warning 

11 error 11 error 
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. ساختارهای PDBدر  هاآنهای الگوی با پروتئین Q8ZK11-Q8ZK16های سازی شده پروتئین: الاینمنت ساختاری ساختارهای مدل9شکل 

سازی شده پروتئین ردیفی ساختاری ساختار مدلهم -اند. الفشدهقرمز نشان داده ها بارنگآن PDBسازی شده بارنگ آبی و ساختار الگوی مدل

Q8ZK16  پروتئین الگویبا “pdb: 3M6A’’سازی شده پروتئین ردیفی ساختاری ساختار مدلهم -. بQ8ZK15 با پروتئین الگوی 

  “pdb: 4C0O”سازی شده پروتئین ردیفی ساختاری ساختار مدلهم -. جQ8ZK14 با پروتئین الگوی “pdb: 1CT9”. ردیفی ساختاری هم -د

با  Q8ZK12سازی شده پروتئین ردیفی ساختاری ساختار مدلهم -. ه”pdb: 3QKT“ ا پروتئین الگویب Q8ZK13سازی شده پروتئین ساختار مدل

 ”pdb: 4BUJ“ با پروتئین الگوی  Q8ZK15سازی شده پروتئین ردیفی ساختاری ساختار مدلهم -. ی”pdb: 3W3T“ پروتئین الگوی

 

 Q8ZK15پروتئین 

ا استفاده از ب Q8ZK15آنالیز توالی آمینواسیدی پروتئین 

نشان داد که این پروتئین  InterProScanو  CDDی هادادهیگاه پا

، که مربوط به خانواده آلکالین فسفاتازهاست، را دارا PglZدومن 

  یالگوسازی ساختاری این پروتئین با استفاده از باشد. مدلمی

“pdb: 4C0O”  باشد، انجام یمکه مربوط به پروتئین ترانسپورتین

شده این پروتئین با بینیب(. ارزیابی ساختار پیش -0ل شد )شک

درصد از  0/31نشان داد که  PROCHECKاستفاده از 

آمینواسیدهای این ساختار در ناحیه مجاز از نمودار راماچاندران 

(. آنالیز ساختاری این پروتئین با استفاده 1اند )جدول قرارگرفته

ن را با یک پروتئین شباهت ساختاری این پروتئی DALIاز سرور 

نشان  =Z-Score 7/42( با pdb: 4Ol0) GTPمتصل شونده به 

حاکی از نقش آلکالین فسفاتازی این  ProFuncداد. نتایج 

باشد که این آنزیم مسئول حذف گروه فسفات از انواع پروتئین می

طورکلی با توجه . به(90)باشد یدها مینوکلئوتها ازجمله مولکول

 Q8ZK15توان نتیجه گرفت که پروتئین آمده میستدبه نتایج به

 .باشدتواند یک پروتئین متصل شونده به نوکلئوتید می

 

 

 Q8ZK14پروتئین 

بر اساس پروتئین الگوی  Q8ZK14سازی پروتئین مدل

“pdb: 1CT9”باشد، انجام شد ، که یک آسپاراژین سنتتاز می

ی آن برابر این مدل نسبت به ساختار الگو RMSDج(.  -0)شکل 

دهنده شباهت بالای ساختاری این دو باشد که نشانمی 33/1با 

آنالیز این ساختار با استفاده از سرور  (.1باشد )جدول پروتئین می

DALI  همچنین تائید کننده این نتایج بود. آنالیز توالی

و  CDDی هادادهیگاه پاآمینواسیدی این پروتئین با استفاده از 

InterProScan شان داد که این پروتئین دارای یک دومن ن

باشد. این دومن وابسته به می IPR029492ناشناخته به نام 

 P-loopیلی سوپر فامباشد که مربوط به می AAAخانواده دومن 

ATPase  است. نتایجProFunc  نیز نشان داد که این پروتئین

ی با طورکلتواند یک نوکلئوتید تری فسفات هیدرولاز باشد. بهمی

واسطه توجه به اینکه آسپاراژین سنتتاز آنزیمی است که به

کند و با آسپارتات را به آسپاراژین تبدیل می ATPهیدرولیز 

 ProFuncو  CDD ،InterProScanتوجه به نتایج حاصل از 

تواند یک نوکلئوتید توان نتیجه گرفت که این پروتئین میمی

 .(99)( باشد ATPaseتری فسفات هیدرولاز )
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 Q8ZK13پروتئین 

با استفاده از  Q8ZK13آنالیز توالی آمینواسیدی پروتئین 

CDD  وInterProScan  به ترتیب وجود دومن پروتئینی +AAA

ATPase ای متعلق به خانواده سیستم و دومن ناشناخته

TA(Toxin-Antitoxin نوع )IV  .را در این پروتئین نشان داد

پر فامیلی نوکلئوتیدیل مربوط به سو IVنوع  TAسیستم 

های مربوط به این سوپر فامیلی باشد که پروتئینترانسفراز می

باشند. مطالعات نشان می DNAیکی از اجزای سیستم ترمیمی 

تواند باکتری را از داده است که این پروتئین همچنین می

سازی ساختار . مدل(92)گسترش آلودگی فاژی محافظت نماید 

با ”pdb: 3qkt“ استفاده از پروتئین الگوی با Q8ZK13پروتئین 

22/1 RMSD=  ( که مربوط به 1د و جدول  -0انجام شد )شکل

باشد. این پروتئین یک می Rad50 ABC-ATPaseپروتئین 

واسطه به DNAای پروتئین ضروری برای ترمیم شکست دو رشته

ن ساختار با استفاده از . آنالیز ای(90)باشد نوترکیبی هومولوگ می

DALI باشد. همچنین تائید کننده این شباهت ساختاری می

نقش  ProFuncآنالیز ساختاری این پروتئین با استفاده از 

را برای این  ATP ترانسپورتری و نقش اتصالی به ABCاحتمالی 

 ABCای از پروتئین نشان داد. با توجه به اینکه دسته

شوند و با توجه به نتایج درگیر می DNAیم درترمترانسپورترها 

توان نتیجه گرفت که این افزارهای مورداستفاده، میحاصل از نرم

 DNAهای درگیر در مسیر ترمیم پروتئین یکی از پروتئین

 .(91)باشد می

 Q8ZK12پروتئین 

بر اساس پروتئین الگوی  Q8ZK12سازی پروتئین مدل

“pdb: 3W3T”ای دهنده هستهانتقال ، که مربوط به یک پروتئین

ه(. نتایج آنالیز  -0باشد، انجام شد )شکل ها میدر یوکاریوت

همچنین تائید کننده این شباهت  DALIوسیله ساختاری به

ی هادادهوسیله پایگاه ساختاری بود اما آنالیز این پروتئین به

CDD  وInterProScan  وProFunc  .نتایج متفاوتی را نشان داد

های به ترتیب دومن InterProScanو  CDDهای دهپایگاه دا

Adenine specific -6Nمتیلاز و  DNAYeeAمربوط به زیر واحد 

DNA methylase بینی کردند. آنالیز را برای این پروتئین پیش

نشان داد که این  ProFunc سازی شده با استفاده ازساختار مدل

نده عمل کند. با عنوان یک آنزیم محدودکنتواند بهیمپروتئین 

این پروتئین  احتمالاًتوان گفت که توجه به این نتایج تنها می

 DNAو یا یک آنزیم  دهندهعنوان یک پروتئین انتقالتواند بهمی

 متیلاز ایفای نقش نماید.

 Q8ZK11پروتئین 

با استفاده از  Q8ZK11آنالیز توالی آمینواسیدی پروتئین 

داد که این پروتئین دارای یک  نشان InterProScanیگاه داده پا

. آنالیز باشدهیدرولازها -با خصلت نوکلئوتید تری فسفات دومن

، وجود هیچ دومن CDDاین توالی پروتئینی با استفاده از 

سازی مدل ای را برای این پروتئین نشان نداد.شدهشناخته

 ساختاری این پروتئین با استفاده از پروتئین الگوی

 “pdb: 4BUJ”مربوط به یک مولتی پروتئین به نام  ، که

ی(. کمپلکس  -0باشد، انجام شد )شکل می Ski2-3-8کمپلکس 

Ski2-3-8  ی سیتوپلاسمی اگزوزوم ها در عملکردهابرای

باشد. مطالعات ساختاری نشان ساکارومیسز سرویزیه موردنیاز می

و  RNAداده است که این پروتئین دارای نواحی متصل شونده به 

ساختار  RMSD .(93)باشد ی می ATPaseیه با خاصیت یک ناح

 4BUJنسبت به الگوی  Q8ZK11سازی شده برای پروتئین مدل

دهنده شباهت بالای ( که نشان1باشد )جدول می 41/2برابر با 

سازی باشد. ارزیابی این ساختار مدلساختاری این دو پروتئین می

درصد از  1/30نشان داد که  PROCHECKشده با استفاده از 

آمینواسیدهای این ساختار در ناحیه مجاز از نمودار راماچاندران 

وسیله (. آنالیز ساختاری این پروتئین به1اند )جدول قرارگرفته

هیدرولازی را برای -نقش نوکلئوتید تری فسفات ProFuncسرور 

 DALIوسیله این پروتئین پیشنهاد کرد اما آنالیز این ساختار به

فاوت از آنالیزهای قبل، یعنی شباهت ساختاری این نتایجی مت

 TPRکه یک پروتئین حاوی موتیف  MamAپروتئین با پروتئین 

که وجود، ازآنجاییباشد را نشان داد. بااینوابسته به مگنتوزوم می

های پروتئینی و آنالیز ساختاری با شواهد حاصل از آنالیز دومن

توان احتمال باشند میدر یک راستا می ProFuncاستفاده از 

تواند یک نوکلئوتید تری بیشتری داد که این پروتئین می

 ( باشد.NTPaseهیدرولاز )-فسفات

 بحث

های زیادی برای روش کشورهاتاکنون در کشور ما و سایر 

سالمونلا تیفی موریوم زای تشخیص آزمایشگاهی سرووار بیماری
، fliCزجمله ی ژنتیکی متعددی امارکرهاصورت گرفته است که 

FljB ،invA ،rfbJ ،STM2755 ،STM2235  وSTM4497  را هدف

اختصاصیت کافی ی مذکور از هاژن . متأسفانه(9-82) انددادهقرار 

یک مارکر  عنوانبه invA ژن ،مثالعنوانباشند. بهینمبرخوردار 
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 انتریکا سالمونلاژنتیکی عمومی برای شناسایی سرووارهای 

سالمونلا تیفی گیرد و تنها مختص سرووار یممورداستفاده قرار 
 STM2235 و STM2755های . همچنین ژن(1)باشد نمیموریوم 

ی سرووارهابه ترتیب در سایر تیفی موریوم های بر سویه علاوه

شوند. یمیافت  Heidelbergو  Paratyphi Bازجمله  سالمونلا

مربوط به که به ترتیب  rfbJ و fliC، FljB هایطور مشابه ژنبه

باشند، علاوه می O4ژن آنتی و Hژن آنتی H2و  H1 یهاواریانت

وجود سالمونلا تیفی موریوم های یهسوبر اینکه در تعداد زیادی از 

 سالمونلاهای متعلق به سرووارهای یهسودارند، به ترتیب در 

Kentucky ،Heidelberg  وAbony  شوند و برای یمنیز یافت

زمان مورد هدف طور همباید بهتیفی موریوم سالمونلا شناسایی 

و  Kimکه توسط  STM4497قرار گیرند. علاوه بر این، ژن 

سالمونلا تیفی عنوان یک مارکر اختصاصی برای همکاران به
ها شده است، به دلیل همپوشانی با سایر ژنوممعرفیموریوم 

تواند برای شناسایی نمی Heidelbergو  Paratyphi Bازجمله 

. (3) مورداستفاده قرار گیردسالمونلا تیفی موریوم های ویهس

با استفاده از ابزارهای بیوانفورماتیکی، رو در پژوهش حاضر ازاین

عنوان اهداف تشخیصی زا بهمارکرهای ژنتیکی این سرووار بیماری

های ساختار و عملکرد پروتئینو در ادامه  مناسب غربال گردید

منظور کشف بیومارکرهای بهمارکرها وبیوسیله این کد شده به

پاتوژن مناسب در اهداف دارویی و طراحی واکسن علیه این 

نتایج غربال ژنتیکی در پژوهش حاضر نشان داد که تعیین شد. 

)مطابق با  STM4491-STM4496های تنها نواحی خاصی از ژن

 (LT2سویه سالمونلا تیفی موریوم گذاری ژنی ژنوم سیستم نام

ها متعلق به لوکوس باشند. این ژنن سویه اختصاصی میبرای ای

باشد. میسالمونلا تیفی موریوم در ژنوم  LeuXtRNAمجاور 

هایی که و همکاران نشان دادند موتانت Hanedaهای یشآزما

زایی پایینی دارای حذف در این ناحیه ژنی هستند، قدرت بیماری

هم نلا تیفی موریوم سالمو. این ناحیه ژنی در (91)در موش دارند 

ازلحاظ محتوای ژنی و هم ازلحاظ توالی نوکلئوتیدی با سایر 

باشد. مطالعات بیوانفورماتیکی و متفاوت می سالمونلاسرووارای 

شده بر روی این ناحیه، وجود همولوژی را بین آزمایشگاهی انجام

، STM4491 ،STM4492 ،STM4495 ،STM4496های ژن

STM4497  وSTM4498 طعات ژنی موجود در عنصر شبه و ق

( AYO55428)با شماره دسترسی  ویبریوکلرا SXTترانسپوزونی 

 Providenciarettgeriموجود در  R391و جزیره کانژوگه شونده 

. وجود این (93)دهد ( نشان میAY090559)با شماره دسترسی 

ها ممکن است از عناصر کند که این ژنهمولوژی پیشنهاد می

مشتق شده باشند. همچنین عدم  SXTو  R391ه کنژوگه شوند

در این عناصر نشان  STM4494و  STM4493های وجود ژن

طور ها را بهاین ژنسالمونلا تیفی موریوم  احتمالاًدهد که می

های مجاور به دست آورده است. وجود ژن مجزا از سایر ژن

STM4489  در ابتدای این لوکوس که کد کننده یک اینتگراز

و  T4های وابسته به فاژ اشد و همچنین وجود بسیاری از ژنبمی

کند که پلاسمید در مجاورت این لوکوس این نظریه را تقویت می

سالمونلا تیفی این ناحیه ممکن است از یک منبع خارجی به ژنوم 
که بروز یک فنوتیپ تحت . ازآنجایی(91)واردشده باشد موریوم 

باشد، وجود یا ستر ژنی مییر یک یا تعدادی ژن در یک کلاتأث

تواند باعث عدم وجود یک ژن و یا وجود پلی مورفیسم در آن می

بروز یک فنوتیپ جدید شود. وجود این امر در طی تکامل این 

امکان را به ما داده است تا بتوانیم یک ارگانیسم باکتریایی را از 

. مطالعات (88،22)های باکتریایی تمایز دهیم سایر سویه

های یهسودر  LeuXtRNAنفورماتیکی ما بر روی ناحیه بیوا

ی هاژننشان داد که توزیع  سالمونلامختلف سرووارهای 

STM4491-STM4496 سالمونلا های از این ناحیه ژنی در ژنوم
باشد. آنالیزهای دقیق ما بر روی فرد میمنحصربهتیفی موریوم 

های وجود ژن رغمها نشان داد که علیتوالی نوکلئوتیدی این ژن

مورفیسم های باکتریایی، به دلیل وجود پلیمذکور در سایر سویه

عنوان مارکرهای ژنتیکی برای شناسایی توانند بهها میبالا این ژن

مورداستفاده قرار گیرند. با توجه به مقایسه  زااین سرووار بیماری

های توالیمیزان تفاوت نوکلئوتیدی مارکرهای مذکور نسبت به

توان نتیجه میسالمونلا تیفی موریوم های غیر از ومی سویهژن

مربوط به ژن  1111-0113گرفت که ناحیه نوکلئوتیدی 

STM4495 شده عنوان بهترین مارکر از بین مارکرهای شناختهبه

عنوان یک هدف تشخیصی تواند بهباشد که این بیومارکرمیمی

ونلا تیفی موریوم سالمزای کارآمد برای شناسایی سرووار بیماری
 های تشخیص مولکولی مورداستفاده قرار گیرد.در روش

شده، با توجه به نتایج حاصل از آنالیزهای پروتئینی انجام

وسیله مارکرهای ژنی های کد شده بهتوان پروتئینطورکلی میبه

پروتئازها،  Lonدسته شامل،  4را در سالمونلا تیفی موریوم 

، ها NTPaseبه نوکلئوتید،  های متصل شوندهپروتئین

متیل  DNAو  DNAهای درگیر در مسیر ترمیم پروتئین

ها ینپروتئبندی نمود. این متیلازها( طبقه DNAترانسفرازها )

زایی و بقای باکتری نقش توانند در بیمارینوعی میهرکدام به

عنوان اهداف دارویی یا در تهیه واکسن رو بهداشته باشند و ازاین

در  Lonمثال پروتئاز عنوانستفاده قرار گیرند. بهموردا
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و تغییرات  DNAهومئوستازی سلولی و حفاظت سلول از تخریب 

ها نقش دارد. این پروتئین در ایجادشده ناشی از استرس

زایی و افزایش های بیماریهای پاتوژن جهت بیان ژنباکتری

اده است . مطالعات نشان د(28)باشد عفونت سلولی موردنیاز می

های با تنظیم بیان ژنسالمونلا تیفی موریوم در  Lonپروتئین  که

به افزایش قدرت  SPI-2و  SPI-1زایی در جزایر بیماری

آن در برابر ماکروفاژها  زایی این باکتری و حفاظت ازبیماری

باکتریایی در ایجاد عفونت  Lonکه . ازآنجایی(98)نماید کمک می

سالمونلا تیفی موریوم ی خاصی ازجمله هازایی گونهو بیماری
طور خاص این پروتئین و نه باشد، ترکیباتی که بهموردنیاز می

Lon توانند نویددهنده کلاس کنند میانسانی را بلوکه می

ی ناشی از هاعفونتجدیدی از عوامل ضد میکروبی در درمان 

باشند. علاوه بر این، مطالعات نشان داده است که  سالمونلا

( ها NTPaseهای متصل شونده به نوکلئوتیدها )وتئینپر

. کنندها ایفا یباکترزایی توانند نقش مهمی را در بیماریمی

های گوارشی، زخم عامل ،هلیکوباکتر پیلوریمثال باکتری عنوانبه

-Niزایی به دو آنزیم کلیدی به نام اوره آز و برای ایجاد بیماری

Fe-ها در این که سنتز و بلوغ این آنزیمباشد هیدروژناز وابسته می

های کمکی ازجمله باکتری خود وابسته به وجود یکسری پروتئین

HypB  وUreG ها نشان باشد. مطالعات ساختاری این پروتئینمی

شده اتصالی به ها دارای یک دومن حفاظتداده است که آن

های کد کننده این باشند و موتاسیون در ژننوکلئوتید می

های اوره آز و ها باعث از بین رفتن فعالیت آنزیمتئینپرو

شود زایی این باکتری میدهیدروژناز و از بین رفتن قدرت بیماری

های متصل شونده به . همچنین بسیاری از پروتئین(20)

ترانسپورترها در انتقال مواد غذایی به -ABCنوکلئوتیدها ازجمله 

ها نقش دارند ی باکتریدرون سلول، ترشح سموم و مقاومت داروی

ها در بقاء سلول طورکلی با توجه به نقش این پروتئین. به(29)

عنوان توانند بهها میزایی آن، این پروتئینباکتری و بیماری

اهدافی در طراحی و کشف داروهای آنتی باکتریال در نظر گرفته 

ها هستند ای دیگر از آنزیممتیل ترانسفراز ها دسته DNAشوند. 

)این سیستم  Restriction-modificationتوانند در سیستم یمکه 

خارجی فعال  DNAمنظور حفاظت از باکتری در برابر حمله به

های خاص درگیر باشند و رونویسی از ژن DNAشود(، ترمیم می

آدنین -DNA. مطالعات متعددی نشان داده است که آنزیم (22)

های با تنظیم بیان ژنوم سالمونلا تیفی موریمتیلاز در باکتری 

زایی در این زایی باعث ایجاد قدرت بیماریدرگیر در بیماری

هایی دهد که سویهشود. نتایج این مطالعات نشان میباکتری می

که دارای موتاسیون در ژن کد کننده سالمونلا تیفی موریوم از 

زایی خود را طور کامل قدرت بیماریبه یم هستندآنزاین 

کند که با بکار بردن . این شواهد پیشنهاد می(20)اند هدادازدست

سالمونلا تیفی توان از باکتری های این آنزیم میمهارکننده
عنوان واکسن زنده ضعیف شده در مقابل تب تیفوئیدی بهموریوم 

 موشی استفاده نمود.

طورکلی، در مطالعه حاضر علاوه بر ارائه مارکرهای به

عنوان اهداف بهسالمونلا تیفی موریوم زای ژنتیکی سرووار بیماری

های کد تشخیصی مناسب و تعیین ساختار و عملکرد پروتئین

وسیله این مارکرها، هدف ما ارائه یک چارچوب شده به

های ژنی و پروتئینی توالیبیوانفورماتیکی جامع برای دستیابی به

عنوان اهداف تشخیصی و دارویی مناسب توانند بهاست که می

ها های ناشی از پاتوژنجهت تشخیص و درمان عفونت

مورداستفاده قرار گیرند. در پایان ذکر این نکته ضروری است که 

های بیوانفورماتیکی قدرتمند امروزه چالش اگرچه با ظهور روش

ها باشد و این روشها رو به حل میتفسیر عملکردی پروتئین

د تعیین ساختار توانند با حذف احتمالات نادرست در مورمی

های ها مسیر تعیین ساختار با استفاده از روشبعدی پروتئینسه

منظور تفسیر دقیق ساختار آزمایشگاهی را هموارتر نمایند، اما به

های آمده از روشدستها اطلاعات تائیدی بهو عملکرد پروتئین

 .(02)باشد ارزیابی آزمایشگاهی ضروری می

 تقدیر و تشکر

 علمی محترم هیئت اعضای همکاری موثر ازوسیله ینبد

 مطالعه در این شهید باهنر کرمان دانشگاه زیست شناسی گروه

هزینه انجام این پژوهش توسط  .گردد می قدردانی و تشکر

 ین گردیده است.تأممعاونت پژوهشی دانشگاه شهید باهنر کرمان 

 تعارض منافع

 رد.گونه تعارض منافعی وجود ندابین نویسندگان هیچ
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