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 ویروس NSP1انسانی و حیوانات ناقل با پروتئین  40Sبرهم کنش های ریبوزم مقایسه 

SARS-CoV-2 
 *۲بیژن بمبئی و ۲زرین مینوچهر، ۱میترا صالحی، ۲و۱آفاق باپیرزاده 

 دانشگاه آزاد اسلامی واحد تهران شمالایران، تهران،  ۱

 ک و زیست فناوریملی مهندسی ژنتی پژوهشگاهایران، تهران،  ۲

 15/01/1402 تاریخ پذیرش: 27/10/1401 تاریخ دریافت:

 چکیده

ژن شماره ی  میباشد که جایگاه آن در ابتدای ،عامل بیماری کرونا، CoV-SARS-2پروتئین تولید شده در ویروس  1NSPپروتئین 

نقش احتمالی این پروتئین در  ،ی انسانیها ریبوزوم S40با زیرواحدهای  1NSPاتصالات  ژنوم ویروس است. 5́یک از انتهای 

ی این یبا هدف آشکار کردن دلایل مولکولی عدم بیماریزاکند.  سلولهای میزبان را توجیه می  mRNAsمهار فرآیند ترجمه ی

ز ا 7k5I در فایل ریبوزومی 40Sد های حبا زیروا NSP1کمپلکس ساختار و  ابزارهای بیوانفورماتیکیویروس در حیوانات ناقل، 

. گرفتمورد بررسی قرار درحالت طبیعی زیرواحد ها این برهمکنش ها و پیوندهای داخلی ،(PDB)بانک اطلاعات پروتئین 

اتصال  از پروتئین های ریبوزومیی ریبوزومی و یکی 18SrRNAدر سلولهای میزبان بطور عمده به زیرواحد  NSP1پروتئین 

میباشد با تداخل در شکل گیری پیوند های داخلی و همچنین  600,601Gو605A یدهایکه در موقعیت نوکلئوت یاتصالات .برقرار میکند

ها  عامل بسیار مهمی در مهار عملکرد ریبوزوم ی ،ریبوزوم_ایجاد ممانعت فضایی در برقراری تعداد دیگری ازاتصالات درون

نیز  S3,S2S,30می دیگر به نام های در این کمپلکس با سه پروتئین ریبوزو SrRNA18 ،1NSPفراهم می آورند. علاوه بر 

مقایسه توالی های این مولکول ها بین انسان و چند پستاندار دیگر و موجودات ناقل مانند شتر  کند. برهمکنش هایی را برقرار می

ی شتر شتر از نظر تکاملی به مورچه خوار شبیه تر است در حالیکه از نظر عموم S2و مورچه خوار نشان داد که مثلا پروتئین 

به عنوان یکی از عوامل  NSP1پروتئین  این یافته های کلیدی تایید کننده ی نقشدارد.  ت ژنتیکی بیشتری با انسان یا گاوقراب

 باشد. اصلی مهار ترجمه توسط ریبوزوم ها در سلولهای میزبان می

 CoV-SARS ،1NSP ،Bioinformatics  ،s ribosomal subunits40  ،Bats ،Manis-2ی کلیدی: واژه ها
 biotech@gmail.com2Bambai * نویسنده مسئول، پست الکترونیکی:

 مقدمه

طبق اطلاعیه ی سازمان بهداشت  2020در ماه مارچ سال 

پاندمیک بیماری  دلیل شیوع گسترده و به (WHOجهانی )

بهداشتی در جهان ویروسی کرونا حالت فوق العاده ی 

  (.3) اعلام شد

از  SARS-CoV-2بیماری کرونا حاصل ورود ویروس 

به گیرنده ی  Sیا  Spikeپروتئین ساختاری اتصال طریق 

ژنوم این  .(4) سلولهای انسانی است ACE2سطحی 

ی با سنس مثبت تشکیل شده  RNAویروس از یک رشته 

کند.  یا قالب خوانش باز می ORF ۶تولید این ژنوم  است.

mailto:Bambai2biotech@gmail.com
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پروتئاز  ،( Mproشامل پروتئاز اصلی ) پروتئازهای ویروسی

 ، (3C1proو پروتئاز شبه کموتریپسین )(PLPشبه پاپایین )

ورد برش مها را ORF پلی پروتئین های تولید شده توسط 

و پروتئین های مورد نیاز ویروس برای تکثیر  قرار میدهند

یکی از پروتئین های  NSP1می آورند.و بقایش را فراهم 

 20پروتئین  نای .(۶و5) غیر ساختاری ویروس است

توپلاسم سلولهای آلوده یافت میشود و کیلودالتونی در سی

همکارانش نام دیگر این و Yoshimotoطبق بررسیهای 

های اصلی  است .یکی از نقش  Leader proteinینپروتئ

میزبان میباشد  این پروتئین مهار بیان ژن های سلول

به دلیل  و همکارانش احتمال میدهند  Yoshimotoکه

 .( 7) باشد 40Sبه زیرواحدهای ریبوزومی  NSP1اتصال 
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که از های بسیار مهم سلولی هستند  ز اندامکاها ریبوزوم 

سنتز پروتئین و وظیفه ی ند ساخته شده ا RNAپروتئین و 

ل برای اعما  NSP1پروتئین ها را برعهده دارند.

عملکردهای متفاوتش در ابتدا نیاز به برقراری اتصال به 

اتصال این پروتئین از دارد . 40Sزیرواحدهای ریبوزومی 

ویروس کرونا بطور قطع سبب تغییراتی در ساختار 

ما در این تحقیق بر این امر  (. فرض8) ریبوزومی میشود

پروتئین  و با زیرواحدهاNSP1  استوار بود که اتصالاتی که

 اتصالات ،ی موجود در ساختار ریبوزوم ها برقرار میکند ها

به  برقرارسازی ارتباطات جدید .خواهد کردقبلی را قطع 

 مفهوم از دست رفتن اتصالات قبلی در کمپلکس ریبوزومی

و اجزای کمپلکس  NSP1پیوندهای جدید مابین  .باشد می

طبیعی پیوند از ممانعت فضایی ایجاد  اریبوزومی گاهی ب

کند و یا می  جلوگیری دهای آمینه ی مجاور و یا بازهااسی

 .دهدمی  عمل آنها را تحت الشعاع قرار

به وسیله ی یکسری موجودات  کرونا ویروس جدید

یکی از  خفاش ها حدواسط ناقل به انسان منتقل شده است.

 فرایند طی موجودات هستند که به احتمال قوی این

. (9) اد کرده اندایجاین ویروس را  نوترکیبی متوالی

Masked palm civet  از دیگر ناقلان و موجودات حد

از دسته  این حیوانات ، واسط انتقال کرونا به انسان هستند

. (10) خواران میباشندورچه همه چیزخوارها یا می 

موش خرما  ،تحقیقات روی خرگوشهای سفید نیوزیلندی 

لان ناقاین حیوانات نیز از و همستر ها مشخص کرد که 

بدون علامت عفونت ویروسی ناشی از کرونا هستند ولی 

به این امر  هتوج(. 11)آیند مخزن ویروس به حساب نمی 

ضروری است که این ناقلان حد واسط حیوانی در اثر 

کرونا به بیماری یا اصلا  SARS-CoV-2ویروس مواجه با 

 یا مبتلایان بدون علامتی خواهند بود نمیشوند ومبتلا 

 برهمکنش هایکه  ر این مقاله مشخص خواهد شدد .(12)

انسانی در  40 ریبوزوم کمپلکسا اجزای ب NSP1پروتئین 

 ،و دچار حذف نیستاین حد واسط ها یکسان  مقایسه با

ان مطرح امک یا تغییر ماهیت شده است .این امراضافه و 

که همین تغییرات در  کردن این فرضیه را به وجود می اورد

عاملی برای اتصال نیافتن و یا  NSP1تئین محل اتصال پرو

 .کردن آن در این حد واسط ها میباشداتصال ضعیف پیدا 

با  NSP1پروتئین  این شیوه ی برقراری اتصال توسط

اجزای ریبوزومی این حیوانات ممکن است یکی از عوامل 

نها و عدم ایجاد بیماری کرونا در آتاثیرگذار در ناقل بودن 

 اسط باشد .این موجودات حد و

در این تحقیق ابتدا با جهت راستی آزمایی این نظریه، 

تعداد و  ،نوع شناسایی و  1NSPبررسی ساختاری پروتئین 

نقاط  ،انسانی  ۴۰با ریبوزوم  برهم کنش های آننحوه ی 

. پس از به دست شدمهم ایجاد پیوند در آنها شناسایی 

اجزای  نبی با انجام مقایسه ای جامع آوردن نقاط اتصالی

انسان و موجودات حد واسط  ریبوزوم 40Sتشکیل دهنده 

نا در ناقل به بیان دلایل احتمالی عدم وقوع بیماری کرو

 .پرداخته شد بعضی از حیوانات 

 روشهامواد و 

Shi ساختار  ، ۲۰۲۰کارانش در اواخر دسامبر سال و هم

در کمپلکس با  NSP1کریستالوگرافی شده ی پروتئین

. این (12)دادند دسترس محققان قرار  دررا  40Sریبوزوم 

 ی در پایگاه اطلاعات داده 7K5Iفایل که تحت عنوان 

PDB (Protein Data Bank) مبنای تحقیق  ، موجود است

غیر  با به کارگیری نرم افزار حال حاضر قرار گرفت.

به بررسی نحوه ی اتصال  2.4.1نسخه ی  PyMOL تجاری

ویروس کرونا یا  پروتئین غیر ساختاری شماره ی یک

NSP1  40در ارتباط با ریبوزومS .پروتئین  پرداخته شد

NSP1  با چهار جز در این کمپلکس اتصالاتی را برقرار
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یکی از زیرواحدهای ریبوزومی  18SrRNA کرده است.

40S  که پروتئین انسانی میباشدNSP1  هم پیوندهایی قطبی

. ه استکردو هم غیر قطبی با تعدادی از بازهای آن برقرار 

سه پروتئین ریبوزومی دیگر به نام  ،بر این زیرواحد  هعلاو

نیز با اتصالات قطبی و غیر قطبی خود به  S30،S3،S2های 

 (.1)جدول  شده اندمتصل  NSP1پروتئین 

و  NSP1با توجه به ارتباطات متعددی که بین پروتئین  

های  توالی انطباق ،د برقرار میشو S40کمپلکس ریبوزومی 

در جانداران حد واسط  وزوم انسانی و پروتئین های آنریب

مورچه  ، (Rhinolophus,Myotis.) خفاش ها. .شدمشخص 

 ، (Manis pentadactyla,Manis javanica) خوارها

 ( و شترOchotona princepsخرگوش بی دم آمریکایی )

(Camelus dromedaries,Camelus ferus)  از جمله ی این

علاوه بر جانداران حد  د واسط ناقل هستند.موجودات ح

گونه های نزدیک انسانی که ساختار ژنومی آنها  ،واسط 

 ، (Mus musculus) بسیار مشابه انسان میباشد مانند موش

و  Saimiri)نواع گونه های میمون ها ا ، (Bos taurus) گاو

Mandrillus) ، گوریل (Gorilla gorilla) ، شامپانزه (Pan 

troglodytes ) و قوچ (Ovis aries)  نیز در این مقایسه

 . شرکت داده شدند

جانداران ذکر شده برای انجام این مقایسه بین توالی های 

مرکز اطلاعات ملی  با جست و جو در سایتابتدا توالی ها 

 NCBI  (National Center forبیوتکنولوژی 

Biotechnology Information) ،  برای تک تک پروتئین ها

به منظور بررسی . ه شدبدست آورد 18SrRNAو نیز 

ترتیب توالی های به دست آمده با استفاده از سایت 

Clustal Omega ، صورت یسه ی جامع و دست جمعی مقا

تایج به دست آمده به طور خلاصه در جداول گرفت. ن

بعضی از  در مورداطلاعات  .قابل مشاهده است 8و  5،۶،7

در جانداران هنوز بطور کامل پروتئین ها وژنوم بعضی 

دسترس نیست و دلیل آن عدم انجام توالی یابی بر روی 

 .باشد آنها می

 انسانی 40زومیبا کمپلکس ریبو NSP1.ارتباطات پروتئین 1جدول 
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 نتایج

با  NSP1پروتئین  قطبی بیشترین ارتباط ،1در جدول  

18SrRNA ،  بزرگترین زیرواحدRNA 40ای ریبوزومS 

پیوند قطبی  نهشامل  این ارتباط نشان داده شده است.

 .است (0A4آنگستروم )4غیر قطبی زیر پیوند  چهارو

-Ser آمینه ی هایدر موقعیت اسید NSP1پروتئین 

167,Arg-171,Arg-175 His-165, وLys-164  بازهای با

از  .کرده استبرقرار  قطبی پیوند 18SrRNAنوکلیوتیدهای 

با  605A ،171-Argو  606Gبا  Arg-175 میان این پیوندها
600G، 601G  607وU  داشت. پیوندهایی تماما قطبی 

 Ser ، 165-His-167اسید های آمینه ی  ، آن فبرخلا

و هم غیر قطبی با  قطبی پیوندهاییهم  Lys-164و

 600Gبا باز  Ser-167دارند. SrRNA18نوکلئوتیدهای 

برقرار کرده پیوندی غیر قطبی  601Gپیوندی قطبی ولی با باز

پیوندش  607Uبا  اما ، 630Uنیز پیوندی قطبی با  His-165.بود

 1همانطور که در جدول  Lys-164مورد  رد بود.غیر قطبی 

 624Cو 625Gاست سه پیوند برقرار میکند که مشخص شده 

Glu-پیوند غیر قطبی اش است. 631Uپیوندهای قطبی ان و 

 .(1شکل )دارد. 607Uنیز تنها یک پیوند غیرقطبی با باز  172

 

 

)فیروزه 18SrRNAبا  )قرمز رنگ(NSP1.پیوندهای پروتئین 1شکل 

 انسانی 40ریبوزوم  ای رنگ(

 

)آبی S30  و پروتئین)قرمز رنگ(  NSP1 .پیوندهای پروتئین 2شکل

 انسانی 40ریبوزوم  رنگ(

از بین پروتئین هایی که در سیستم ترجمه ی ریبوزومی به 

ی برا NSP1کمک میکنند و پروتئین  40Sزیرواحد های 

اعمال عملکرد خود به آنها اتصال میابد میتوان به سه 

با  NSP1همانند ارتباط  اشاره کرد. S30و   S2 ،S3پروتئین 

18SrRNA  در اینجا هم بین اسیدهای آمینه ی پروتئین 

NSP1 پیوندهایی قطبی و غیر با پروتئین های گفته شده

 ،از میان این سه پروتئین ریبوزومی  شکل میگیرد. قطبی

کمترین ارتباط را در قالب یک پیوند قطبی  S30پروتئین 

از  52اسید آمینه ی لیزین  داشت. پیوند غیر قطبی یکو

قطبی و با یک پیوند  Glu-176اسیدآمینه ی  با S30پروتئین 

Arg-175 ی برقرار کرد که عامل یک پیوند غیر قطب

 .( 2شده است )شکل  NSP1اتصالش به 

بیشترین ارتباط را با  S30ف پروتئین برخلا S3پروتئین  

1SPN 117. داشتArg   3ازS  دو پیوند قطبی با-Thr

 Asp-152چندین پیوند غیر قطبی با  و Gly-150و151

،Leu-149،Gly-150  وThr-151  از پروتئینNSP1  برقرار

 ی آمینهاسید  سهبا  117Argنیز مانند   143Arg.کرد می

NSP1 ، Asp-156، Asn-160 و Glu-159پیوند داشت. 

116Arg  3ازS  152در موقعیت اسیدآمینه-pAs  هم پیوند

 Glu-155ی ها قطبی و هم غیر قطبی دارد و با اسید آمینه

 داشت. نیز یک پیوند غیر قطبی
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 1NSP ،113Leuدیگر اسیدآمینه های درگیر در اتصال به  زا

 و Leu-149که با اتصال غیر قطبی به اسید آمینه ی  بود

Gly-150 از  د.متصل میشNSP1  اسید آمینه یGlu-155 

 داشتپیوند غیر قطبی   115Valو 114Alaبا  116Argعلاوه بر 

 . ( 3)شکل 

از کمپلکس  S2آخرین پروتئین مورد بحث ما پروتئین 

و  Asn-178در دو اسید آمینه ی  NSP1بود. 40Sریبوزومی 

158-Gln  106با به ترتیبVal  147وVal طبی برقرار پیوند ق

دو پیوند تنها پیوندهای قطبی این پروتئین با  نکرد. ای

 بود و بقیه ی پیوندهای آن غیر قطبی بودند. NSP1پروتئین 

158-Gln  146در سه موقعیتGlu ،147Val  124وPhe  پیوند

 124Pheبا  1NSPاز پروتئین  Trp-161غیر قطبی داده بود. 

،122Thr  111وPro 157اشت.ارتباطی غیر قطبی د-Phe  هم با
124Phe 109وIle  2از پروتئینS  .اتصالی غیر قطبی برقرار کرد

نیز یک پیوند غیر قطبی با  Asn-178˛Met-174بر  هعلاو
106Val  1پروتئین ازNSP  (4داشت )شکل . 

با کمپلکس  NSP1مرحله ی بعدی در بررسی ارتباط 

ی و ی ریبوزوم 18SrRNAپذیری  ریبوزومی انطباق

سان و جانداران حد واسط پروتئین های وابسته به آن در ان

 محل گیرتفاوتهای چشمیکی از مهمترین  .ناقل است

در مقایسه با  با ریبوزوم های انسانی NSP1اتصال پروتئین 

 S2خفاش و مورچه خوار در پروتئین ، خصوصا شتر 

 میمختص شتر  ای که S2در توالی پروتئین  مشهود است.

 ، قرار دارد 2و در جدول  (Camelus dromedaries) باشد

 48آمینه ی سید که از ا مشاهده شد حذف قطعه ی بزرگی

ادامه یافته  80ا اسید آمینه ی شماره ی تو  شروع شده

در بین این اسید آمینه های حذفی دو اسید آمینه ی  است.

که محل اتصال قرار داشتند 147-و والین 14۶ -گلوتامات

این  .بودند ریبوزوم انسانی S2به پروتئین  NSP1پروتئین 

ریبوزوم های انسانی  S2حذف در توالی مشابه پروتئین 

تفاوت شاخص بعدی در موقعیت اسید  دو .نداشتوجود 

ریبوزوم  S2توالی پروتئین  37و  34آمینه های شماره ی 

اسید آمینه های به جای  که ، مشاهده گردید های شتر

به ترتیب گلوتامین و لوسین  ˛ و فنیل آلانین آرژنین

قابل ذکر است که شتر یکی از حد  .جایگزین شده اند

تلا بمیباشد که م SARS-CoV-2واسط های ناقل ویروس 

نوعی میمون  X1از ایزوفرم  S2پروتئین  به کرونا نمیشود.

 S2و پروتئین  )قرمز رنگ(NSP1 .پیوندهای پروتئین 4شکل

 انیانس 40ریبوزوم  )بنفش رنگ(
) سبز  S3و پروتئین )قرمز رنگ(  NSP1.پیوندهای پروتئین 3شکل 

 انسانی  40ریبوزوم  رنگ(
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(Mandrillus leucophaeus) نیز به جای ایزولوسین 

 ئونین داشتتر ،نی ریبوزوم انسا S2پروتئین  109موقعیت 

 .( 2)جدول 

ی را تفاوتهای S2نیز همانند پروتئین  S3پروتئین ریبوزومی 

ور بط د.دادواسط ها از خود بروز توالی انسانی و حمابین 

ا ی در  اسید آمینه 12۶حذف شده ه ی قطعیک مثال 

 X3در  ایزوفرم هایوجود داشت که این پروتئین  ابتدای

مشاهده  Manis jvanicaو   Manis pentadactyla از  X2و

در اندازه ی  این حذف عامل یک تفاوت بزرگ شد

ده . در کنار این امر در این ناحیه ی حذف شبودپروتئین 

 ،113-شامل لوسین ، NSP1پنج نقطه ی اتصال پروتئین 

نیز  117-و آرژنین 11۶-آرژنین  ،115-والین  ،114-آلانین

 3)جدول  ر گرفته بودندمورد حذف قراکه واقع شده بود 

). 

از  18SrRNAدر مورد انطباق توالی بین توالی ژنومی 

حاصل  وت شاخصی در بررسی هاتفا ،انسانی  40ریبوزوم 

نقاط اتصال به مورد بررسی و در تمامی جانداران  نشد

این امر در مورد پروتئین  وجود داشت. NSP1پروتئین 

S30  نکته ی بسیار مهم در مورد  .نیز به همین منوال بود

که این پروتئین در ریبوزوم های  بود این S30پروتئین 

حالی که جانداران در  داشتاسید آمینه  59نی تنها انسا

 را داشتند.دیگر توالی های طولانی تری از این پروتئین 

موجود در ارتباط نقاط پیوندی  مرحله ی بعدی بررسی

که سیستم ترجمه بود در حالت طبیعی سلول  ، 1جدول 

میباشد.با بررسی فایل mRNA ترجمه ی  ای در حال

5VYC  از سایتpdb  که توسطLomakin همکارانش  و

 40کمپلکس ریبوزومی  ،(11)منتشر شد  2017در سال 

این  آمد. بدست mRNAانسانی در حال ترجمه یک 

نشان دهنده ی پیوند درونی اکثر این نقاط با کمپلکس 

  A-605هایموقعیتبود. اگر چه در دیگر بازهای ریبوزومی 

ومی با اسیدهای ریبوز 18Sاز زیرواحد  G-625و  U-607و 

و  3Sاز پروتئین  9S، 143Arg از پروتئین 22Lysآمینه ی 
63Asn 23 از پروتئینS  1به ترتیب توسطNSP  در سلولهای

 .( 4)جدول  آلوده به ویروس قطع میگردند

 

 S2.انطباق توالی پروتئین ریبوزومی 2جدول 

 

Human S2 ribosomal protein 

LKDEVLKIMPVQKQTRAGQRTRFKAFVAIGDYNGHVGLGVKCSKEVATAIR 

Camelus dromedarius LKDEVLKIMPVQKQTRAGQQTRLKAFVATGDDKG----------------- 

Camelus bactrianus LKDEVLKIMPVQKQTRAGQRTRFKAFVAIGDYNGHVGLGVKCSKEVATAIR 

Mus musculus LKDEVLKIMPVQKQTRAGQRTRFKAFVAIGDYNGHVGLGVKCSKEVATAIR 

Bos taurus LKDEVLKIMPVQKQTRAGQRTRFKAFVAIGDYNGHVGLGVKCSKEVATAIR 

Manis pentadactyla LKDEVLKIMPVQKQTRAGQRTRFKAFVAIGDYNGHVGLGVKCSKEVATAIR 

Manis javanica LKDDVLKIMPVQKQTRAGQRTRFKAFVAIGHYNGHVGLGX—SKEVATAIR 

Myotis brandtii LKDEVLKIMPVQKQTRAGQRTRFKAFVAIGDYNGHVGLGVKCSKEVATAIR 

Ochotona princeps LKDEVLKIMPVQKQTRAGQRTRFKAFVAIGDYNGHVGLGVKCSKEVATAIR 

Gorilla gorilla LKDEVLKIMPVQKQTRAGQRTRFKAFVAIGDYNGHVGLGVKCSKEVATAIR 

Mandrillus leucophaeus isoform X1 LKDEVLKIMTVQKQTRAGQRTRFKAFVAIGDYNGHVGLGVKCSKEVATAIR 

Mandrillus leucophaeus  LKDEVLKIMPVQKQTRAGQRTRFKAFVAIGDYNGHVGLGVKCSKEVATAIR 

Pan paniscus LKDEVLKIMPVQKQTRAGQRTRFKAFVAIGDYNGHVGLGVKCSKEVATAIR 

Rhinolophus ferrumequinm LKDEVLKIMPVQKQTRAGQRTRFKAFVAIGDYNGHVGLGVKCSKEVATAIR 

Saimiri boliviensis LKDEVLKIMPVQKQTRAGQRTRFKEFVAIGDYNGHVGLGVKCSKEVATAIR 

Ovis aries LKDEVLKIMPVQKQTRAGQRTRFKAFVAIADYNGHVGLGVKCSKEVATAIR 
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 S3.انطباق توالی پروتئین ریبوزومی 3جدول 

 

Human S3 ribosomal protein 

QAESLRYKLLGGLAVRRACYGVLRFIMESGAKGCEVVVSGKLRGQRAKSMKFVDGLMIHS 

Camelus dromedarius QAESLRYKLLGGLAVRRACYGVLRFIMESGAKGCEVVVSGKLRGQRAKSMKFVDGLMIHS 

Mus musculus QAESLRYKLLGGLAVRRACYGVLRFIMESGAKGCEVVVSGKLRGQRAKSMKFVDGLMIHS 

Bos taurus QAESLRYKLLGGLAVRRACYGVLRFIMESGAKGCEVVVSGKLRGQRAKSMKFVDGLMIHS 

Manis pentadactyla isoform 

X1 

QAESLRYKLLGGLAVRRACYGVLRFIMESGAKGCEVVVSGKLRGQRAKSMKFVDGLMIHS 

Manis pentadactyla isoform 

X2 

QAESLRYKLLGGLAVRRACYGVLRFIMESGAKGCEVVVSGKLRGQRAKSMKFVDGLMIHS 

Manis pentadactyla isoform 

X3 

--------------------------MESGAKGCEVVVSGKLRGQRAKSMKFVDGLMIHS 

Manis javanica isoform X1 QAESLRYKLLGGLAVRRACYGVLRFIMESGAKGCEVVVSGKLRGQRAKSMKFVDGLMIHS 

Manis javanica isoform X2 --------------------------MESGAKGCEVVVSGKLRGQRAKSMKFVDGLMIHS 

Myotis brandtii QAESLRYKLLGGLAVRRACYGVLRFIMESGAKGCEVVVSGKLRGQRAKSMKFVDGLMIHS 

Ochotona princeps QAESLRYKLLGGLAVRRACYGVLRFIMESGAKGCEVVVSGKLRGQRAKSMKFVDGLMIHS 

Gorilla gorilla QAESLRYKLLGGLAVRRACYGVLRFIMESGAKGCEVVVSGKLRGQRAKSMKFVDGLMIHS 

Pan troglodytes QAESLRYKLLGGLAVRRACYGVLRFIMESGAKGCEVVVSGKLRGQRAKSMKFVDGLMIHS 

Rhinolophus ferrumequinum QAESLRYKLLGGLAVRRACYGVLRFIMESGAKGCEVVVSGKLRGQRAKSMKFVDGLMIHS 

Saimiri boliviensis QAESLRYKLLGGLAVRRACYGVLRFIMESGAKGCEVVVSGKLRGQRAKSMKFVDGLMIHS 

Ovis aries QAESLRYKLLGGLAVRRACYGVLRFIMESGAKGCEVVVSGKLRGQRAKSMKFVDGLMIHS 

 

 در حضور ویروس و در شرایط طبیعی سلول 18SrRNA.مقایسه نقاط پیوندی  4جدول 

Interaction points between NSp1 and 18SrRNA in 

the presence of coronavirus 
Interaction points of 18SrRNA in normal cell conditions 

G-600 C-622/U-630 

G-601 G-6/C-621 
A-604 C-603/C-639 

A-605 C-603/C-638/G-598/Lys-22(Protein S9) 

G-606 NON 

U-607 Arg-143(Protein S3) 
C-624 G-623/G-617/U-631 

G-625 Asn-63(Protein S23)/C-615/G-617 

U-630 G-600 

U-631 G-623/A-629/C-624 
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اسیدهای آمینه -در شرایط طبیعی S2.پیوندهای داخلی پروتئین 5شکل 

نقش دارند و  NSP1مشخص شده به رنگ صورتی در ارتباط با 

به صورت داخل  NSP1اسیدهای آمینه ی بنفش رنگ در عدم حضور 

 پروتئینی با آنها اتصال برقرار میکنند.

 

اسید های -در شرایط طبیعی S3.پیوندهای داخلی پروتئین ۶شکل 

نقش  NSP1آمینه ی مشخص شده به رنگ صورتی در ارتباط با 

به  NSP1دارند و اسیدهای آمینه ی بنفش رنگ در عدم حضور 

 صورت داخل پروتئینی با آنها اتصال برقرار میکنند.

 

نشان  147Valو  146Gluو  124Phe نقاط پیوندی 5در شکل 

 NSP1توسط پروتئین  S2که در پروتئین داده شده است 

 ˛ 144Ser ˛149Thr˛قطع شده و با چهار اسید آمینه ی دیگر 
150Ala 151وIle شرایط در حالتی که سلول در  به ترتیب

 .(5)شکل  داده استقطبی تشکیل  پیوند است طبیعی

پرداخته  NSP1با پروتئین  S3به بررسی پیوند  ۶در شکل 

از این پروتئین که با چندین اسید آمینه  116Argشده است. 

در حالت عادی با  ،در ارتباط بود  NSP1ی پروتئین 
119Cys  (.۶شکل )است یک پیوند قطبی برقرار کرده 

ا بقیه ی پروتئین های متصل شونده به پروتئین در رابطه ب

NSP1  در کمپلکس ریبوزومی مورد خاصی از اتصال در

مشاهده نشد. دلیل این امرکمبود اطلاعات  5VYCفایل 

کریستالوگرافی میباشد و به همین دلیل ارتباط این اسید 

ریبوزوم انسانی  40های آمینه با اجزای دیگر در کمپلکس 

  ر کامل و قطعی رد کرد.را نمیتوان  بطو

 بحث

باعث ایجاد انواع بیماریها از  ،(  CoVsکرونا ویروسها )

مغز و اعصاب در ،کلیه ،روده  ،جمله بیماریهای تنفسی 

در این تحقیق به بررسی .(2) انسان و حیوانات میشوند

برعملکرد ویروس  NSP1بیوانفورماتیکی نقش پروتئین 

زومی بخاطر ترجمه سیستم ریبوکرونا پرداخته شد.

mRNAs  .موجب بقا، رشد و تکثیر سلول ها میگردد

  mRNAs با جلوگیری از ترجمه SARS-COV2ویروس 

ویروس موجب مرگ  mRNAsسلول میزبان و ترجمه 

سلول میزبان و رها شدن تعداد زیادی ویروس به فضای 

. (13) میان بافتی و آلوده کردن سلول های بیشتری میگردد

که یک پروتئین غیر ساختاری ویروس با  NSP1پروتئین 

سلول  mRNAsاسید آمینه است، مسئول مهار ترجمه  180

. با توجه به مطالعات کریستالوگرافی، (14) میزبان می باشد

 40Sانتهای کربوکسیلیک این پروتئین به دهانه زیرواحد 

سلولی و در  mRNAsریبوزوم می چسبد و مانع ورود 

. ما با بررسی برهم کنش (15) ودنتیجه ترجمه آن می ش

های مولکولی این پروتئین با اجزای تشکیل دهنده زیر 

نقاط اتصال را شناسایی نمودیم. این اجزا  40Sواحد 
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 ، و S2  ،S3و پروتئین های  18S rRNAعبارت بودند از 

S30 مولکول های  ’5. برای مثال اتصالات بین توالی

mRNA  18و توالی هایS RNA ی در تنظیم نقش مهم

د. بنابر این در گام بعدی نترجمه این مولکول ها بازی میکن

با  Clustal Omegaتوالی مولکولهای فوق در نرم افزار 

همان مولکول ها اما در گونه های دیگر بویژه موجودات 

ناقل مانند خفاش و مورچه خوار و همچنین شتر )در 

اقل با منشا عربستان شتر بعنوان ن SARS-CoVبیماری 

در سالهای اخیر .(17و1۶) معرفی شده بود( مقایسه شدند

خفاش ها به طور فزاینده ای به عنوان مخازن بالقوه برای 

این ویروسها و پایدار شدن عفونتهای ناشی از آنها شناخته 

نتایج مقایسه توالی ها نشان داد که موجودات  (.1) شده اند

 ، ار می شوندناقل در توالی های فوق با موجوداتی که بیم

 S2دارای تفاوت های مشخصی هستند. برای مثال پروتئین 

تغییرات جهشی و یا حتی  در شتر و مورچه خواردارای

حذف قسمتی از توالی هستند. این امر میتواند دلیل ناقل 

بودن این موجودات مانند شتر را نشان دهد. رسم نمودار 

ه پروتئین قرابت تکاملی بین مولکولهای مختلف نشان داد ک

S2  شتر به مورچه خوار نزدیک تر می باشد تا گاو و یا

ن و همکاراYuan-Qin Min انسان. از طرف دیگر مطالعات 

نشان ، مختلف را مقایسه نموده اند  NSP1( که توالی 9)

و  171اسید آمینه های کلیدی مانند آرژنین های  دادند که

مانند دربعضی از گونه های دیگر کروناویروس ها  175

MERS-CoV  175تغییر یافته اند. اسید آمینه آرژنتین 

 ۶05و همچنین آدنین  S30از پروتئین  52همزمان به لیزین 

اتصال برقرار کرده 18S rRNAاز مولکول  ۶0۶و گوانین 

بنابراین این اسید آمینه نقش کلیدی در اتصال ، است 

NSP1  به کمپلکس ریبوزومی بازی می کند. موتاسیون

می تواند تفاوت مرگ و میر بالای  NSP1در  175اه جایگ

SARS-CoV-2  در مقایسه با بیماریزاییMERS-CoV ا ر

بخوبی توجیه نمایید و نتایج بررسی ارتباطات این نقاط 

پیوندی در حالت طبیعی ترجمه توسط کمپلکس ریبوزومی 

 انسانی گویای این واقعیت است که اتصال با پروتئین 40

NSP1  هم کنش های طبیعی میشود.مانع بر 

نتایج حاضر راه را برای طراحی موتان های خاصی از 

NSP1 بعنوان یک دارو و یا حتی یک واکسن باز می کند 

 (.20و  19 و18)

 نتیجه گیری 

قادر است با  SARS-CoV-2از ویروس  NSP1پروتئین 

اتصال به زیرواحدهای ریبوزومی سلول میزبان در پروتئین 
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Abstract 

NSP1 protein is the first produced protein of SARS-CoV-2, the virus which is 

responsible for COVID-19, situated at the beginning of 5́ end of the virus gene number 

one. NSP1 binds to Human 40S ribosomal subunits and has potential roles in host cells' 

mRNA translation inhibition. To clarify the subtle molecular reasons of the carrier 

animal’s pathogenicity, we used bioinformatics tools and 7k5I file structure acquired 

from the PDB data bank to investigate interactions and internal bonds of 40S ribosomes. 

The majority of NSP1 interactions involve the 18SrRNA ribosomal subunit and one of 

the ribosomal proteins. These bonds are at A605 and G600,601 nucleotide positions in 

18SrRNA, leading to both physically and spatially disrupting existing internal 

interactions in this subunit, which eventually could cause the ribosome to lose its 

function. In addition to 18SrRNA, NSP1 also binds with three ribosomal proteins: S2, 

S3, and S30.alignment comparison of these molecules in humans and other mammals 

on one hand, and between humans and carrier animals such as camel and manis on the 

other hand, showed, for example camel S2 protein is more like manis instead of being 

genetically close to humans or cows. These crucial findings strongly support the 

important role of NSP1 in the translation inhibition of host cells  

Keywords: SARS-CoV-2, NSP1, Bioinformatics,40s ribosomal subunits, Bats, Manis 

 

 

 


