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 چکیده

های لوسیفراز، آنزیم هایی هستند که در انتشار نور نقش دارند و به طور گسترده در زمینه بیوتکنولوژی صنعتی و پزشکی یمآنز

گزارش کرده بودیم. با استفاده از  .Luciola sp ایرانی گونه استفاده می شوند. ما قبلاً کلون سازی ژن لوسیفراز را از کرم شب تاب

تجزیه و تحلیل کردیم. برای این منظور با کمک  .Luciola sp های ژنتیکی و ساختاری را درپنهان داده های محاسباتی، لایهروش

محاسبه شد. در  GC3 و  AT1 ،GC1 ،AT2 ،GC2 ،AT3 مورد مطالعه قرار گرفت و محتوای CBI و  ACUA ،ENC نرم افزار

برای استخراج، ذخیره و  ChExVis روش ازاستفاده شد.  RNA بینی تاخوردگیبرای پیش Mfold و UNAFold ادامه از سرورهای

انجام شد. این تجزیه و  AutoDock Vina داکینگ سوبسترا توسط نرم افزارآنالیز کانال های لوسیفراز استفاده شد. در نهایت، 

-O-[N-'5داکینگ وجود دارد. درتوالی این ژن  Leu و  Pro ،Arg ،Ile نادر تحلیل نشان می دهد که کدون های 

(Dehydroluciferyl)-sulfamoyl]-adenosine   پایگاه محاسباتیشناسایی شد. در  میانکنش هابا لوسیفراز انجام شد و شبکه ای از 

RNAfold کیلوکالری  -28/427کیلوکالری بر مول و انرژی آزاد ترمودینامیکی  -70/397، بهترین ساختار ثانویه دارای انرژی آزاد

و  فرایند فولدینگن مطالعه، برخی اطلاعات بیولوژیکی پنهان از کد ژنتیکی شناسایی شد که ممکن است در بر مول است. در ای

مناسب این آنزیم نقش داشته  ینگفولدممکن است در  ید و نشان دهد که ترکیبات کدونننقش داشته باش سوبسترااتصال به 

 .دنباش
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 مقدمه

واکنش نشر نور کرم شب تاب و سوسک های کلیک 

در ابتدا یک اسید  . توسط آنزیم لوسیفراز کاتالیز می شود

در حالت  AMP از -COO-انیدرید بین گروه لوسیفرین و 

برانگیخته الکترونیکی تشکیل می شود که با بازگشت به 

های مبتنی بر سنجش .(9) حالت پایه نور ساطع می شود

های و در زمینهاز غیر رادیواکتیو و حساس هستند لوسیفر

مانی وتکنولوژی پزشکی مانند تشخیص زندهمختلف بی

، سنتز پروتئین  ATP تشخیص، تشخیص سرطانمیکروبی، 

 فسفاتاز یتفعالتعیین و  یکیگزارشگر ژنتبدون سلول 

در این راستا،  .(30, 28, 25, 15, 10) شونداستفاده می

کلونینگ و توالی ایرانی نیز قبلا تعدادی از لوسیفرازهای 

 .(19, 11) شده اندیابی 

از چالش های مهم در بیان آنزیم لوسیفراز بهینه سازی 

یکی از مترادف  جهش های هاست. نی و تغییر کدونوکد

چالش های مهم در حوزه بیوتکنولوژی و بیوتکنولوژی 

را  mRNA پزشکی است. این جهش ها توالی کد کننده
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. ی اسیدهای آمینه را حفظ می کنندتغییر می دهند، اما توال

ز نظر تاریخی، این جهش ها از نظر فنوتیپی بنابراین، ا

خاموش در نظر گرفته شده اند و اغلب در مطالعات 

. (51, 21) شوندنادیده گرفته می مختلف ژنتیک انسانی

هستند و های مترادف خاموش شد که جهشقبلاً تصور می

اهمیت کمی دارند، اما این موضوع توجه فزاینده ای از 

خود سمت سوی فارماکولوژیست ها و ژنتیک دانان به 

دهد که . مطالعات قبلی نشان می(42, 16) کرده استجلب 

 های اتصالهای مترادف ممکن است بر مکانجهش

miRNAپایداری ، mRNA  و تغییر ساختار و عملکرد

های . مطالعات دیگر جهش(44, 36) پروتئین تأثیر بگذارد

ها ها، این جهشمترادف نشان داده است که در پروتئین

ردی و از نظر ساختاری مهم هستند و تأثیرات عملک

, 17) کنندتوجهی بر عملکرد و بیان پروتئین ایجاد میقابل

این، سایر مطالعات نشان داده اند که یکی از . علاوه بر(40

عوامل موثر بر ترکیب پروتئین نهایی و فرآیند تاخوردگی 

  .(22) همزمان، تغییر در سرعت ترجمه است

 یژگیو ی مترادفهاجهش مطالعات نشان می دهد که

 یکوپروتئینگل-Pسوبسترا و محل اتصال سوبسترا را در ژن 

است که  ینفرض بر ا یگر،د یاز سو. (20) دهند یم ییرتغ

 ینماشیکی از ویژگی های  ی،تکامل سلول یهدر مرحله اول

 یدکه در ابتدا تنها چند اس ی آن بودبالا خطای ،ترجمه

 ینهآم یدهای، اسدر ادامهکرد و یم یرا کدگذار ینهآم

 .(39) اضافه شدند هاکد یندر طول تکامل به ا یدیجد

مفهوم سازگار است که در طول تکامل  ینبا ا یجنتا ینا

ترجمه شده  ینو عملکرد پروتئ یاندر ب مترادف یکدون ها

 یکی،ژنت مطالعاتتاکنون  .(45) ه اندمؤثر بود یاربس

که از زیادی انجام شده است  یوشیمیاییو ب فیزیکییوب

و اثرات دستگاه ترجمه مشخص  هایژگیآن و یقطر

در دسترس باشد،  یا یسهقابل مقا یجاگر نتا .(37) شودیم

های جهش  ضریب تاثیرخود در مورد  در دیدگاه یدبا

 یهاحال، جهش ینبا ا .(1) یمنظر کن یدتجدمترادف  

و  گذارندیم یرتأث هاینپروتئ تلفمخ یهابر جنبهمترادف  

اثرات  ینکه ا هایییسمدر مورد مکان یادیهنوز سؤالات ز

 .وجود دارد کنندیم یمرا تنظ

اخیراً، ما کلونینگ ژن لوسیفراز کرم شب تاب ایرانی را از 

. با توجه به کاربرد (19)ایم گزارش کرده .Luciola sp گونه

 یقمطالعه دقگسترده این آنزیم در زمینه بیوتکنولوژی، 

 یادیز یتاهم یمآنز ینا یو ساختار یکدون یها یژگیو

 یمآنز ینا یمهندس یبعد یندهایداده ها در فرا یندارد. ا

 یزبانانتخاب م یت،فعال ییرمانند انتخاب جهش جهت تغ

دارد. چراکه انتخاب  یتاهم یارفعال بس یمآنز یانو ب یانیب

 یرفعالغ نزیمآ یدتواند منجر به تول ینامناسب کدونها م

، اتصال RNA های فولدینگما برای اولین بار ویژگی گردد.

ها را در این لوسیفراز ایرانی ها و کدونسوبسترا، کانال

های ژنتیکی از جمله تعداد بررسی کردیم. همچنین، ویژگی

و  (CBI)  شاخص سوگیری کدون، (ENC)  موثر کدون

ارزیابی شد. علاوه بر این،  (CAI) شاخص تطبیق کدونی

و سایر وب  RaCC وضعیت کدون ها توسط سرور

. در (47, 7)های محاسباتی مورد مطالعه قرار گرفت سرور

مشخص شد، و  ها، برخی از ویژگی های کدونهاین مطالع

. مطالعه شدند .Luciola sp یفرازلوس در ساختار سه بعدی

-SPDBV (Swiss این کدون ها با استفاده از نرم افزار

PdbViewer)  (18) و PyMOL (8) بی و تجزیه و ارزیا مورد

توسط  RNA ساختارهای ثانویهتحلیل قرار گرفتند. 

 .(54, 26)بینی شدپیش Mfold و UNAFold سرورهای

ممکن است مکانیسم فولدینگ  mRNA مطالعه رونویسی

روشی  ChExVis ساختار لوسیفراز را روشن کند. روش

کارآمد است که برای استخراج، ذخیره و آنالیز کانال های 

در نهایت، شبیه سازی  . (29) پروتئینی استفاده می شود

-O-[N-'5اتصال مولکولی مولکول سوبسترای )

(Dehydroluciferyl)-sulfamoyl])  و آنزیم با استفاده از 

AutoDock Vina (31)  های این ارزیابی .(49)انجام شد

هایی تواند تکامل مولکولی آنزیم و بینشهای پنهان میداده

تجزیه و تحلیل این داده  .درباره تاریخچه ژن را نشان دهد

ها می تواند روند شناسایی نقش استفاده از کدون در 



 1403، 4، شماره37جلد                                                                     )مجله زیست شناسی ایران(   سلولی و مولکولیمجله پژوهشهای 
 383-401مقاله پژوهشی، صفحات                

تعیین ویژگی های  لوسیفراز کرم شب تاب را تسهیل کند.

عه بیوتکنولوژی خاص این ژن لوسیفراز می تواند توس

 .پزشکی این آنزیم حیاتی را تسهیل کند

 هامواد و روش

کد کننده لوسیفراز  DNA ، توالیقبلا: تجزیه و تحلیل توالی

شناسایی شده بود. کسر، فراوانی و  .Luciola sp از گونه

تعداد کدون ها در توالی ژن مورد مطالعه قرار گرفت و 

پایگاه محاسباتی کدون هایی که ترجیح داده شدند، در 

Sequence Manipulation Suite  یگاهپا (46)شناسایی شدند 

از  یمجموعه ا Sequence Manipulation Suite یمحاسبات

 یزو آنال یقالب بند ید،تول یبرا یپتجاوا اسکر یبرنامه ها

 یمحاسبات یگاهاست. پا ینو پروتئ DNAکوتاه  یها یتوال

Sequence Manipulation Suite یتوال یک DNA یردپذ یرا م 

هر  یبرا ینوار افق یکمتشکل از  یکینمودار گراف یکو 

متناسب با فرکانس کدون  کند. طول نوار یم یجادکدون ا

. از یدکن یاست که وارد م یدر جدول فرکانس کدون

که  DNA یاز توال ییبخش ها یافتن ینمودار کدون برا

 ین،. همچنشودیشوند استفاده م یانب یفممکن است ضع

چند  یا یک Sequence Manipulation Suite یمحاسبات یگاهپا

هر نوع کدون  و تعداد و فرکانس یردپذ یرا م DNA والیت

 ینبرنامه همچن ینکه ا ییگرداند. از آنجا یرا برم

 ینهآم یدهمان اس یرا که برا ییهاکدون یهافرکانس

از  توانیم کند،یم یسهمقا کنند،یمترادف( کد م یها)کدون

 یهاکدون یدنباله برا یک یاآ ینکها یابیارز یآن برا

دامه از وب . در ااستفاده کرد دهدیم یحترج یخاص فمتراد

برای آنالیز کدون های کمیاب استفاده شد.   RACC سرور

مورد   GCUA ترجیح استفاده از کدون ژن لوسیفراز در ابزار

 . تعداد کدون های ترجیحی توسط(13)مطالعه قرار گرفت 

CBI  تعیین شد. با نرم افزار 1و  -1نرمال شده بین ACUA ،

 CBI و ENC تنوع سوگیری استفاده از کدون با استفاده از

 ، AT1 ،GC1 ،AT2 ،GC2  تجزیه و تحلیل شد. محتویات

AT3و GC3 ( برای تجزیه و تحلیل 38نیز محاسبه شد .)

مرجع پروتئین گونه های  درخت فیلوژنتیک، توالی های

به دست آمد و تراز چند توالی  NCBI مشابه از پایگاه داده

 .انجام شد MEGA 7و  ClustalW2 توسط برنامه (MSA) آنها

 .توالی اسید آمینه بود 16تجزیه و تحلیل شامل 

 از سرورهای: RNA مدل سازی ساختارهای ثانویه

UNAFold و Mfold ثانویهبینی ساختارهای برای پیش RNA 

. در این سرورها، پارامترهای (55, 27)استفاده شد 

و تابع   (MFE) ترمودینامیکی، از جمله حداقل انرژی آزاد

پارتیشن به طور خودکار برای فولدینگ ساختار محاسبه 

در این سرورها از پارامترهای پیش فرض استفاده . شوندمی

 .شده است

کدون  یها یژگیدر ابتدا، و: یمولکول های کانال بررسی

شد. سپس  یلو تحل یهتجز SPDBVو  PyMOLدر 

مدل در سرور نمودار  ینا یوشیمیاییاستر یزهایآنال

درک  ی،راماچاندران انجام شد. در مطالعه توابع مولکول

شوند  یم یفعال منته یکه به مکان ها ییساختار کانال ها

 یبررس یبرا  ChExVisراستا از روش  ینمهم است. در ا

 حشرات یفرازه شد. لوساستفاد یمدرون آنز یکانال ساختار

و  در دخل ساختار هستندفعال  جایگاه یحاوشب تاب 

 یم یفعال منته لکه به مح ییکانال ها مشاهدهو  ییشناسا

 ارزشمند و مهم است. یارشوند بس

 از مولکولی، داکینگبرای مطالعه : یمولکول ینگداک

AutoDock Vina  5( استفاده شده است. 1,1,2)نسخه'-O-

[N-(Dehydroluciferyl)-sulfamoyl  و لوسیفراز به ترتیب به

می شوند.  پروتئینی در نظر گرفتهعنوان لیگاند و گیرنده 

)نسخه  MGLمدل مولکولی سه بعدی این آنزیم در ابزار 

 SDF. فرمت (31)تبدیل شد  PDBQT( به فرمت 1,5,4

 PDB آن از و فرمتتهیه  PubChemاز پایگاه داده  سوبسترا

. (38)شد  تبدیل PDBQTبه ( 2,3,1)نسخه  Open Babelدر 

تغییر یافت.  PDBQTبه قالب  MGLدر ابزار  PDBاین قالب 

 Luciola cruciata آنزیم در سوبسترامشابهی از اتصال  مکان

luciferase استفاده ی اتصال سوبسترا جستجو برای فضای
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 سوبستراهای اتصال که تمام باقیمانده به گونه ای شد

 . (35) شوند درگیر

 نتایج

: یدینوکلئوت یبترک یلو تحل یهاستفاده از کدون و تجز
با در  یبکدون به ترت یاسو رابطه با یدینوکلئوت یبترک

و  C ،C3 ،GC ،GC3 ،A ،A3 ،T ،T3 ،G یرنظر گرفتن مقاد

G3 یرمورد مطالعه قرار گرفتند. مقاد GC1 ،AT1 ،GC2 ،

AT2 ،GC3  وAT3 یبیترک فشارهای ینمطالعه رابطه ب یبرا 

دم تقارن ی )استفاده از کدون محاسبه شد. چولگو تنوع 

 یببه ترت GC3 کدونهای cds ( و میزان توزیع احتمالی

 GC ی(. محتوا1شد )جدول  محاسبه 17,153و  0,39

 یتدر موقع GC یکدون اول و دوم با محتوا یتموقع

 (.1شد )جدول  یسهکدون سوم مقا

 

 یفرازژن لوس یتوال یوانفورماتیکب یلو تحل یهتجز -1جدول 

A 536 A1 181 A2 186 A3 168 

T 486 T1 170 T2 219 T3 97 

G 345 G1 86 G2 62 G3 197 

C 277 C1 111 C2 81 C3 85 

AT% 62.165 AT1% 21.35 AT2% 24.635 AT3% 16.119 

GC% 37.835 GC1% 11.983 GC2% 8.698 GC3% 17.153 

AT 

Skewness 

0.049 AT1 

Skewness 

0.031 AT2 

Skewness 

-0.081 AT3 

Skewness 

0.268 

GC 

Skewness 

0.109 GC1 

Skewness 

-0.127 GC2 

Skewness 

-0.133 GC3 

Skewness 

0.397 

Total bp 1644 CAI 0.595 ENc 44.031   

 

نمودار درخت  یمشابه برا یتوال شانزده: روابط تکاملی

 یداس یانتخاب شدند. توال MEGA7 توسط سرور یلوژنتیکف

به دست آمد.  NCBI و از یابیباز یفرازهالوس ینا ینهآم

 Neighbor-Joiningبا استفاده از روش  یتکامل یخچهتار

با مجموع طول شاخه =  ینه. درخت بهستنباط شدا

(. فواصل 1نشان داده شده است )شکل  1,34362215

محاسبه  Poisson (53) یحبا استفاده از روش تصح یتکامل

در هر  ینهآم یداس یگزینیشد و بر حسب واحد تعداد جا

 .(23) انجام شد MEGA7 در یتکامل یزهایاست. آنال یتسا

 مشکل ساز در سرور یکدون ها: ارزیابی کدونهای نادر

https://people.mbi.ucla.edu/sumchan/caltor شدند. یزآنال 
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، Luciolinaeاز  Lampyridae یفرازخانواده لوس یلوژنتیک. )الف( درخت فیفرازلوس یها یمآنز یو ساختار یتکامل یلو تحل یه. تجز1شکل 

Lampyrinae  وPhoturinaeادهدر بالا نشان د یهثانو ی. دامنه عناصر ساختاریدااز خانواده لامپرا یفرازلوس یمآنز یها ینپروتئ یتوال ی. )ب( هم تراز 

 .شده است

 

 هستند که با ییهانادر آن دسته از کدون یهاکدون

خاص  یانیب هاییسمدر ارگان %10کمتر از  یهافرکانس

 یاصل بانیزبا م یسه( در مقاE.coli) یکل یشیامانند اشر

الب قهدف در  DNA یمنظور توال ین. به اشوندیاستفاده م

fasta داده  یگاهاز پا ی. جدول کدونشودیم یهته

http://www.kazusa.or.jp/codon شود. با توجه  یاستفاده م

 یلنادر با رنگ متفاوت در توا یکدون ها ی،به جدول کدون

DNA دهد  ینشان م یلو تحل یهتجز یناشوند. یبرجسته م

، Pro 18 ،183 ،335 ،368 ،385 ،396 که هفت کدون نادر

، Arg 130 ،219 ،331 ،338 ،388 ،387  نادر، هفت کدون 474

، Leu 273 ، و چهار کدون نادرIle 403کدون نادر یک  538

 ینهمچن یلو تحل یهتجز ینوجود دارد. ا 527، 334، 310

ان را نش Argتکرار دوگانه پشت سر هم کدون نادر  یک

 (.2دهد )جدول یم

Amino 

Acid 
Rare Codon 

Frequency of 

Occurrence 

Arginine 

CGA 3 

CGG 0 

AGG 0 

AGA 4 

Isoleucine AUA 1 

Leucine CUA 4 

Proline CCC 7 

 

 در Pro ، وLeu ،Arg ،Ile . فراوانی اسیدهای آمینه نادر 2جدول 

  .Luciola sp توالی لوسیفراز

در ساختار  یها نقش مهم یماندهباق یتموقع حقیقت،در    

ها در ها دارد. فرکانس و تعداد کدون یمآنز یتو فعال

Sequence Manipulation Suite کسر، تعداد و ندشد یینتع .

ارائه شده  3در جدول  یماندههر باق یها براکدون یفراوان

در  یمتفاوت ینشان داد که کدون ها فرکانس ها یجاست. نتا

 (.3دارند )جدول  ژن ینا
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 ینهآم یدهایاس یبرا هاکدون یو کسر فراوان 1000. تعداد، نسبت در .Luciola sp یفرازلوس یدینوکلئوت یها یژگیو. 3جدول 

 

 

AmAcid   Codon     Number        /1000     Fraction                      AmAcid   Codon     Number        /1000     Fraction 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

را  یفرازلوس ینما قبلا ساختار ا: یاستخراج کانال مولکول

ساختار جامع، از  یلتحل یو در ادامه برا یمکرد یمدلساز

نمودار  یلو تحل یهتجز یسرور راماچاندران برا

 ی. در ادامه برا(2) مدل استفاده شد ینراماچاندران ا

استفاده شد  ChExVisاز روش  یاستخراج کانال مولکول

محاسبه  یها به صورت هندس کانالروش،  ین. در ا(29)

حجم اشغال شده توسط و هم  یشدند و هم خط مرکز

بستر  یتکانال ها و وضع یلتحل یج. نتاشدکانال گزارش 

 نشان داده شده است. 2در شکل 
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. 

کانال نشان داده شده  یبستر در انتها یت( و موقعی. منافذ با رتبه برتر با استفاده از مدل توپ گرد )آبیفراز. استخراج کانال در لوس2شکل 

، THR204 ،GLU412 ،LYS441 ،LYS445 ،LYS441 ،GLU412 ،GLU412هستند:  یلکانال دخکه در  هایییماندهاست. محل باق

ILE413 ،LYS441 ،LYS208 ،THR204 ،THR204 ،LYLE335R44LY ،GLU412 ،GLU441 ،GLY343 ،TYR342 ،TYR342 ،

GLY318 ،GLY318 ،MET3 

 ی، ازاتصال مولکول یابیارز یبرا : یمولکول داکینگ

AutoDock Vina  شود.  یم استفاده (49)  1,1,2خه نس

 به فرمت MGL نرم افزاردر  یمآنز یساختار سه بعد

PDBQT فرمت(31) شد یلتبد . SDF 5 ینآدنوز'-O-[N-

(Dehydroluciferyl)-sulfamoyl]  داده یگاهاز پا PubChem 

 PDB به فرمت 2,3,1نسخه  Open Babel گرفته شد و در

 از یمشابه یتجستجو در موقع ی. فضا(38)  شد یلتبد

Luciola cruciata luciferase (2d1tA) در (35) شد یینتع .

انتخاب و  ابسترسوبه  متصل یها یماندهباق یشتر، بفضا ینا

-O-[N-'5کمپلکس . (A3شدند )شکل  یابیارز

(Dehydroluciferyl)-sulfamoyl]-adenosine-luciferase  اب 

اده شده نشان د B3از برهمکنش ها در شکل  یشبکه ا

نشان داده شده است، محل  A3است. همانطور که در شکل 

باقی  یج،است. نتا یمشکاف بزرگ در آنز کی ابسترسو

که قبلًا  ییمانده ها یکرد که با باق ییرا شناسا مانده هایی

 .بودند مشابهشده بودند،  ییشناسا یگرد یفرازهایدر لوس

 

A 
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B 

رنگ آبی: ) PyMol توسط .luciola sp آدنوزین به O-[N-(Dehydroluciferyl)-sulfamoyl]-'5از موقعیت اتصال فضایی . الف( تصویر 3شکل 

-'5ب( نمودار برهمکنش های آدنوزین  .ساخته شده است O-[N-(Dehydroluciferyl)-sulfamoyl] adenosine-'5ساختار لوسیفراز و رنگ قرمز: 

O-[N-(Dehydroluciferyl)-sulfamoyl] luciferase را نشان می دهد که توسط برنامه LIGPLOT اد شده استایج. 

 

در  نادر یکدون ها ینا ی،ساختار یلو تحل یهتجز یبرا

مورد مطالعه قرار گرفتند.  .luciola sp یمدل سه بعد

مختلف  یمکان ها یمدل سه بعد یلو تحل یهتجز یفرازلوس

 یوندهایدهد که پ یرا نشان م یابکم یکدون ها ینا

 نهیآم یدهایاس یررا با سا یدروژنیو ه یرکووالانسیغ

 WHAT IFو   PICدهند که توسط سرور  یم یلتشک

 یاز کدون ها یو برخ DSLA. (50, 48) شود یمحاسبه م

نشان داده  4در شکل  یفرازساختار لوس یندر ا Arg یابکم

 شده است.

و  RNAfoldبا استفاده از اپلت : RNA فولدینگ یمدل ساز

 یسازمدل یفرازلوس RNA ی، تاشوUNAFoldوب سرور 

 یفرازلوس ینو ساختار ا ینامیکیترمود هاییژگیشد و و

 (.5شکل قرار گرفت ) یلو تحل یهمورد تجز

آزاد  یانرژ یدارا دومساختار  ین، بهترRNAfold  در اپلت

آزاد  ی( و انرژ6بر مول )شکل  یلوکالریک -70/397

بر مول است. نمودار  یلوکالریک -28/427 ینامیکیترمود

، ساختار RNA ی ساختارها ینامیکیمجموعه ترمود زیر

 .(6 دهد )شکل یرا نشان م MFE و ساختار مرکز

-برابر با  ΔGمیزان  ،UNAFold در وب سرور ین،علاوه بر ا

428.30 kcal/Mol   .ینا یبرا یژنمودار نقطه انرمی باشد 

نشان داده شده است.  7الف در شکل  1 ییسازه با بزرگنما
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کند که در آن  یم یدتولی ساختار یک یا یرهنمودار دا یک

 (.ب7 است )شکل کها معمولا کوچ یهپا یهمپوشان

نادر بودن نسبی کدون : ینپروتئ یتاخوردگ یزانم یابیارز

پروتئین در  سرعت فولدینگ ی ارزیابیها برا

(. 8)شکل  (6)تجزیه و تحلیل شد ،  Min-Max%الگوریتم

داده هایی را در مورد توزیع و فراوانی کدون  الگوریتم این 

به طور تجربی، نشان . های رایج و کمیاب ارائه می دهد

داده شده است که کدون های کمیاب می توانند نرخ 

 .ترجمه محلی را کاهش دهند، اما همبستگی کامل نیست

 .قرار داشت  Min =50% با 243در کدون اندازه بزرگترین 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

 

 

 

 
 یست کدونهااهمانطور که در شکل مشخص  .یفرازلوس ی)قرمز( در مدل مولکول DSLA)سبز( و  Arg یابکم یکدون ها یروبان یر. تصو4شکل 

 نند.ک یم فایا ینقش مهم یفرازلوس یمآنز ینگفولد یندکدونها در فرا ینگرفته اند و اقرار  یفرازمختلف ساختار لوس ینادر در بخشها

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 .یفرازژن لوس Centroidبر  یو احتمال جفت مبتن MFE دوم. ساختار 5شکل 
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 محاسبه شده است. RNAfold 2.4.18با استفاده از  یج. نتاMFEساختار گراف  یش. نما6شکل 
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 یبه رنگ آب A-U ،A-T یشده اند. کمان ها یدهه رنگ قرمز کشب G-C یدهد. کمان ها یم یجهنت UNAFoldدر وب سرور  RNA. الف: تا شدن 7شکل 

ر د یهجفت پا یشستند. ب: نماکمان ها، در صورت وجود، به رنگ زرد ه یرشده اند. سا یدهبه رنگ سبز کش G-U ،G-T یشده اند. کمان ها یدهکش

 .یا یرهدا رنمودا

 

 

 

 

 

 Luciola sp   یفرازلوس یدینوکلئوت یتوال در یابو کم یجرا یکدون ها یو فراوان یع. توز8شکل 

 بحث

انتشار نور  یموجودات زنده برا یتظرف یولومینسانسب

 یوشیمیایی،فوتون در واکنش ب یداست. با تول یمرئ

مختلف  یها ینهدهد که در زم یرخ م یولومینسانسب

 مانند در سنجش واکنش ها یبه عنوان ابزار یشناس یستز

سنجش ها،  ینشود. اگرچه در ا یاستفاده م ATPسنجش 

مانند  یمهم است، عوامل مختلف یارتابش نور مناسب بس

ممکن است بر تابش  pH وین پروتئ یتکم، عدم فعال یانب

 یتموقع ین،. علاوه بر ا(14) بگذارد یرنور مناسب تأث

، اتصال سوبسترا و کدون RNA صحیح ینگکانال، فولد

 یمآنز این یتساختار و فعال بر تاثیرات زیادی یابکم یها

و  یساز یهمشکل، شب ینبه منظور حل ا .(17) ها دارند

 ینا یاست. برا یاتیح یاربس یدجد یفرازهایلوس ییشناسا

گونه  یرانیا یفرازلوس کلونینگ و تعیین توالیمنظور، 

Luciola sp و  یهتجز ،مطالعه ینا دامهدر ا .قبلا انجام شد

بیان این آنزیم همانند ساز مشکل یهاچالش یلتحل
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، و RNA فولدینگ، CAI ،CBI ،ENC نادر ، هایکدون

مطالعات جامع  یناز ا یش. پانجام شد سوبسترا داکینگ

و آنزیمهای دیگر   یفرازلوسبر روی  ینهزم یندر ا یمتعدد

 .(34-32, 12) انجام شده است

ها نقش مهمی دارند و برای تولید نور، برخی از باقیمانده   

مورد  .Luciola sp موقعیت ساختاری این بقایا در مدل

های بررسی قرار گرفت. علاوه بر این، وضعیت کدون

های کمیاب مورد مطالعه قرار گرفت و برخی از کدون

بعدی ساختار لوسیفراز آنالیز شدند. در مدل سه Arg کمیاب

دارای برخی ها  Argمطالعات ما نشان داد که این 

در تشکیل بخش غیرکووالانسی هستند که  اینتراکشن های

فولدینگ . سرعت نقش دارندآنزیم ساختار مختلف  های

در این باقیمانده ها کاهش یافته است و برای مطالعه  آنزیم

داده های تجربی نیاز است. در مرحله بعد،  این ادعا به

 Vina AutoDock (31) مولکولی با استفاده از داکینگارزیابی 

 جایگاهانجام شد. تجزیه و تحلیل دقیق نشان می دهد که 

مشابه مدل ما ( 2d1t)عال لوسیفراز کرم شب تاب ژاپنی ف

و از این رو، فضای جستجو با توجه به محل  (35)است 

لوسیفراز کرم شب تاب ژاپنی انجام می  سوبسترا در اتصال

مورد تجزیه و  Ligplot و PyMOL شود. نتایج در نرم افزار

تحلیل قرار گرفت. مدل مناسب همراه با باقیمانده های 

درگیر در محل اتصال انتخاب شد. با این حال، اگرچه 

 Luciola cruciata محل کلی بسترها شبیه به لوسیفراز ژاپنی

،  ترمینال Cناحیه و چرخش  2Mg+ بود، به دلیل حذف یون

 داکینگایج همه باقی مانده های قابل پیش بینی در نت

 .ندنشد مشاهده

سرعت  یابکم یدهد که کدون ها ینشان م یمطالعه قبل   

 یشیارا در اشرپروتئین دهند و ترشح  یترجمه را کاهش م

 پپتید در  یگنالس هایی. در توال(24)کنند یم یلتسه یکل

Streptomyces coelicolorیبرا یابکم یهاکدون ی، برخArg 

 ، Ile  و Lys استا،ر ین. در ا(24)ه اندشد بیش از تکرار 

 ییرا شناسا نادربا کدون  یماندهما هفت باقمطالعه  یجنتا

هستند. فعل و  سوبسترااتصال مکان کرد که دور از 

ممکن  Arg ینشده توسط ا یجادا یرکووالانسیانفعالات غ

 جایگاه یلو تشکفولدینگ   بر ساختار، یمهم یراست تأث

به  یدبا یزها نجهش یباشد. در طراح فعال مناسب داشته

 ی،مطالعه قبل یکدر  ین،توجه کرد. علاوه بر ا اه یافته ینا

 یفرینو لوس Luciola Lateralis یفرازلوس یمآنز ینب داکینگ

نشان  یجمورد مطالعه قرار گرفت و نتا AMP یو سوبستراها

(. در 49دهنده ساختار مشابه محل اتصال سوبسترا است )

-PTC124 و DSLC از یاتصال مشابه یالگو یگری،مطالعه د

AMP اتصال  جایگاه یک ایجنت .(3) داده شد شانن

 یندمطالعات فرآ یندهد و ا یمشابه را نشان م سوبسترای

شده  ییکه شناسا یفعال جایگاهو کرده  ییدرا تا داکینگ

قابل اعتماد  ینپروتئ یدر مهندس یشترمطالعات ب یاست برا

 .است

 یشبر اساس نما یما از روش استخراج کانال مولکول   

 یروش کانال ها ین. در ایماستفاده کرد کمپلکس آلفا

نشان  یجمحاسبه شدند. نتا یبه صورت هندس یرامکان پذ

 ییشناسا یمآنز ینرا در ا ییهاکانال ChExVisکه  دهدیم

 ورددر م ینشیو ب کرده است که مورد مطالعه قرار گرفته

 ی. براایجاد خواهند کرد یمآنز ینا یعملکرد مولکول

 inفضای  در RNA ینگ، فولدmRNAفولدینگ مطالعه 

silico  سرور ازRNAfold در پایگاه محاسباتی ViennaRNA 

که  دهدینشان م Min-Max% یتمالگور یابی. ارزانجام شد

ها کدون ترینیجخود را با را هاییماندهباق یمآنز ینا

استفاده از کدون به  یریسوگ ی. پارامترهاکندیم یرمزگذار

ژن مورد  یندر ا ENCو  CAI ،CBI یه،پا یبعنوان ترک

از  یژن غن یندهد که ا ینشان م یجقرار گرفت. نتا یبررس

AT   یگر،است. از طرف د درصد 62به میزان AT2%  و

GC3 فرکانس بالاتر و  یداراAT3  وGC2 فرکانس  یدارا

مختلف، فشار جهش  یهاژن ینهستند. در ب یکمتر یاربس

استفاده از کدون هستند تنوع  یبرا یلیدلا یعیو انتخاب طب

ژن و  یانب ینرابطه معکوس ب یک ین،. علاوه بر ا(52)

ENC  وجود دارد. مقدارENC یحژن و ترج یانتر ب یینپا 

 .(4) دهد یاستفاده از کدون را نشان م
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سرعت ترجمه  ییرکه تغ دهدیمطالعه نشان م یک   

 ییراتغت. (20) بگذارد یرتأث ینپروتئ یبترک یرو تواندیم

بر  یریچشمگ یراتتواند تأث یاستفاده از کدون م یدر الگو

تا  یبه درست ینسنتز شده و بازده پروتئ ینمقدار پروتئ یرو

در فرکانس استفاده از کدون در  ییراتتغ .شده داشته باشد

در  ییراتیمنجر به تغ تواندیهترولوگ م یانب یزبانم یک

مترادف نادر  یهاکدون یراشود، ز یمحل یننرخ سنتز پروتئ

. به شوندیتر ترجمه ممعمول خود آهسته یاننسبت به همتا

کاهش سرعت ترجمه، زمان در دسترس  ی،طور کل

تا قبل از  دهدیم یشرا افزا ینپروتئ ینالترم-N یهابخش

به  ینالترم-N یهابخش ینال،ترم C یهاظاهر شدن قسمت

 دهندیها نشان مداده ینا.(41) تا شوند یدارساختار پا یک

 یکدون ممکن است در محل مناسب تاخوردگ یباتکه ترک

توجه داشت  یدبا ینو اتصال بستر نقش داشته باشند. همچن

و هسته  یتوکندریم یکیژنت یکدها ینب یشتریب ییکه واگرا

 یموثر است. از سو ینجود دارد که در سنتز پروتئو یا

استفاده از کدون  یریسوگ یزان، مIBDV-vVP2 در ژن یگر،د

 نتایج،و  گذاردیم یرتأث ینپروتئ یهمترادف بر ساختار ثانو

درک تکامل و پاتوژنز ارائه  یرا برا یدیمف هاییدگاهد

استفاده از کدون،  یتمطالعه، وضع یندر ا. (43)کنندیم

اتصال بستر و  یهامحل ینو ارتباط ب یابکم یهاکدون

 یکل ینما یکداده ها  ینمشخص شد. ا یابکم یهاکدون

 یم هارائ ینبه عنوان تکامل و ساختار پروتئ یمآنز یناز ا

 یم،آنز یتفعال هاییسممکان یابیارز یحال، برا یندهند. با ا

 ینمکان است. در ا یدهجهت ییزاجهش یکردرو یک

شدند.  ییشناسا یاتیح یها یماندهباق یناز ا یمطالعه برخ

با  یژن و مدل ساختار ینا یسهمقا یازمندن یجنتا یحاما توض

 یشگاهیآزما یلو تحل یهساختارها و ژن ها و تجز یرسا

 یولوژیکیب یو کاربردها یمطالعه به ما در طراح یناست. ا

  .کمک خواهد کرد یفرازبر لوس یسنجش مبتن هیندآ

 یینها یریگ یجهنت

سرعت  یابکم یدهد که کدون ها ینشان م یقبل مطالعه    

 تواندیسرعت ترجمه م ییردهند و تغ یترجمه را کاهش م

 یلو تحل یهتجز ینبگذارد. ا یرتأث ینپروتئ یبترک یرو

، هفت کدون  Proدهد که هفت کدون نادر  ینشان م

ر و چهار کدون ناد  Ileکدون نادر  یک،  Argنادر   ابیکم

Leu  250تا  200 یهناح یرسد توال ی. به نظر مردوجود دا 

اد دن ما نشا یجدارد. نتا یمهم یمنقشآنز ینگفولد ینددر فرا

 یها ینتراکشنا یدارا Arg یابکم یهااز کدون یکه برخ

ر د میآنز ینگسرعت فولد ییرهستند و با تغ یرکووالانسیغ

 یننقش دارند. ا یممختلف ساختار آنز یبخش ها یلتشک

حل مناسب در م یکدون یباتکه ترک دهندیم شانها نداده

 ینگداک یجو اتصال بستر نقش دارند.  نتا یتاخوردگ

 یفعال یگاهکرده و جا ییاتصال سوبسترا را شناسا یگاهجا

 نیپروتئ یدر مهندس یشترمطالعات ب یشده برا ییکه شناسا

 افتهی ینبه ا یدبا نیز هاجهش یابل اعتماد است. در طراحق

 یولوژیکیب یمطالعه در کاربردها ین. اکردها توجه 

 مهم است. یاربس یفرازلوس

  :یقدردان

شماره  یپژوهش در قالب طرح پژوهش این
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Luciola sp. Luciferase by molecular docking and bioinformatic 

analysis 
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Abstract 

Luciferases are enzymes that are involved in the emission of light, are widely used in 

the field of industrial and medical biotechnology. We previously reported the cloning of 

the luciferase gene from the Iranian firefly, Luciola sp. Using computational methods, 

we analyzed the hidden layer of genetic and structural data in the Luciola sp. For this, 

with the help of ACUA software, the ENC and CBI were studied and the AT1, GC1, 

AT2, GC2, AT3, and GC3 contents were calculated. In the following, the UNAFold and 

Mfold Servers were used to predict RNA folding. The 3D model analysis and ChExVis 

method were used for extracting, storing, and analyzing luciferase channels. Finally, in 

silico substrate docking was conducted in AutoDock Vina. The GC3 Skewness and 

GC3% of the cds were calculated as 0.39 and 17.153, respectively. This analysis shows 

that there are some rare codons of Pro, Arg, Ile, and Leu. The docking of 5'-O-[N-

(Dehydroluciferyl)-sulfamoyl]-adenosine with luciferase was conducted, and a network 

of interactions was identified. In the RNAfold applet, the best secondary structure has a 

free energy of -397.70 kcal/mol, and the thermodynamic free energy is -427.28 

kcal/mol. In the ensemble, the frequency of the MFE structure is 0.00 % and the 

diversity of the ensemble is 477.94. In this study, some hidden biological information 

from the genetic code was identified, which may have a function in the proper folding 

and substrate-binding site, and shows that codon compositions may have roles in the 

proper folding of this enzyme.  

 

 

 

 

 

 

 


