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  شناسيدر مطالعات ايمني كاربرد بيوانفورماتيك
  *،3علي هاتف سلمانيان و *،2، جعفر اماني2، ابولفضل جهانگيري1سعيد خليلي

  دانشگاه تربيت مدرس، دانشكده پزشكي، گروه بيوتكنولوژي تهران،  1
  تحقيقات ميكروبيولوژي كاربردي  ، مركز)عج(دانشگاه علوم پزشكي بقيه االله تهران،  2

  ، پژوهشكده بيوتكنولوژي گياهيپژوهشگاه ملي مهندسي ژنتيك و زيست فناوريتهران،  3
  1/4/92 :تاريخ پذيرش  12/5/91 :تاريخ دريافت

  چكيده
. باشند باشد كه در ارتباط تنگاتنگ با ساير سيستمهاي بدن مياز سلولها و مولكولها مي تنوعيسيستم ايمني انسان شامل انواع م

بنابراين نياز به استفاده از . تر گردانده استشده در دوره پساژنوميك بررسي اين سيستم را پيچيده هاي توليدمقادير افزاينده داده
- نوانفورماتيك به عنوان زيرمجموعهوايم. باشدميتر ها محسوسداده و تفسير رويكردهاي محاسباتي و كامپيوتري جهت پردازش

هاي ايمونولوژيك حاصل باشد كه بررسي داده هاي اطلاعاتي مختلف ميهاي از بيوانفورماتيك رويكردي جديد با ابزارها و پايگا
و  نمودهتواند محققين را در طراحي فرضيات جديد ياري  مي ايمونوانفورماتيك. گردانداز تحقيقات آزمايشگاهي را تسهيل مي

جديدي دانست  ةن ايمونوانفورماتيك را حوزتواها ميويژگيبا در نظر داشتن اين . ديد لازم براي انتخاب آزمايشات را فراهم آورد
هاي در اين مطالعه به بحث در مورد انواع مختلف ابزارها و پايگاه. گرداند شناسي را ميسر ميكه پيشرفت تحقيقات ايمني

 افقهاي آينده و باشند و همچنين ديدگاههايي در مورد كاربردهاتباط با حوزه ايمونوانفورماتيك ميركه در ا شده اطلاعاتي پرداخته
 .شده است اين حوزه ارائه داده

  طراحي واكسنهاي جديد، ايمونولوژي  ايمونوانفورماتيك ،: هاي كليديواژه 
   Jafar.amani@gmail.comو   salman@nigeb.ac.ir :، پست الكترونيكي 44580365: تلفن ،نويسندگان مسئول* 
  مقدمه

از مدتها پيش مشخص شده بود كه روشهاي محاسباتي، 
-شناسي و به ويژه ايمنيتوان تسريع در تحقيقات زيست

اما پيشرفتهاي اخير در فناوريهاي . شناسي را دارند
، شرايط را به طور بنيادي متحول سو پروتئوميك سژنوميك

يابي ژنوم انسان و بسياري از موجودات توالي . كرده است
زنده ديگر، حجم وسيعي از اطلاعات مرتبط با تحقيقات 

در عين حال حجم . ايمني شناسي را فراهم كرده است
ويژه در ه هاي مختلف و بوسيعي از داده ها در حوزه

مباحث علمي ارائه شده است كه در منابع اختصاصي 
 (immunomics)س سازي شده و حوزه ايميونوميكذخيره

واژه . گيرنده اين مطالعات و داده ها مي باشدنيز در بر
شود كه در ايميونوم به همه ژنها وپروتئينهايي اطلاق مي

كنند ولي اين واژه شامل ژنها و پاسخهاي ايمني شركت مي
- شوند، نميپروتئينهايي كه در سلولهاي غير ايمني بيان مي

ناشي واكنشهاي ايمني كه در تعريفي ديگر همه . )79(باشد
، به عنوان استژنها برهمكنشهاي بين ميزبان و آنتي از

اين برهمكنشهاي ايميونوم شناخته شده و مطالعه 
ايميونوميكس برهمكنشها و اجزا شركت كننده در آن 

ايميونوميكس نيز مشابه ژنوميكس و . )101(گويند 
اي محسوب شده و از رشتهپروتئوميكس از علوم بين

براي درك  )High throughput( وشهايي با بازده بالار
در يك جمع . )35 و 19( كندسيستم ايمني استفاده مي

اين معلومات، منعكس كننده وضعيت كنوني بيماريها  بندي
دسته از محققيني كه  شناسي انساني بوده و براي آنوايمني

-به دنبال شناخت در مكانيسمهاي سيستم ايمني و بيماري

در . به حساب مي آيدبديل امراض هستند منبعي بيزايي 
حقيقت نياز به مديريت اين علم و منابع در حال گسترش 

حوزه ايمونوانفورماتيك شده  شناسي، منجر به ايجادايمني
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شناسي با ايمونوانفورماتيك يا به عبارت ديگر ايمني. است
در نظر گرفتن محاسبات عددي و علوم كامپيوتر، اكنون 

 .اساسي از تحقيقات ايمني شناسي مدرن مي باشدبخشي 
شناسي ايمني اين حوزه مابين علوم كامپيوتري و

اي از آزمايشگاهي واقع شده و در حقيقت شاخه
بيوانفورماتيك مي باشد كه بر حوزه ايمني شناسي متمركز 

ه به عبارت ديگر اين علم نمايشگر ب. )12( است شده
اتي براي فهم، توليد، كارگيري منابع و روشهاي محاسب

. )109( پردازش و گسترش اطلاعات ايمني شناسي است
سال پيش با  90به لحاظ پيشينه، ايمونوانفورماتيك بيش از

در . )89( گيري مالاريا شروع شدمدل سازي تئوريك همه
 انجامكيد بر استفاده از مدلهاي رياضي براي أآن دوره ت
از آن زمان به بعد . ودب بيماريهاانتقال در زمينه مطالعات 

اين حوزه  با هدفي نوين و به منظور در بر گرفتن همه 
. )109( گسترش يافته است بيماريهاابعاد سيستم ايمني و 

در سالهاي اخير نيز منابع و نرم افزارهايي بر محور داده 
اند كه به فهم كل سيستم وجود آمدهه هاي ايمني شناسي ب

مونوژنوميكس، اي. )28( كنندايمني كمك مي
ايمونوپروتئوميكس، پيش بيني اپيتوپ و واكسيناسيون در 
فضاي مجازي بخشهاي مختلف مطالعات ايمني شناسي 

در مطالعات اخير نيز نيز . محاسباتي را تشكيل مي دهند
 (systems biology)رويكردهاي زيست شناسي سيستمها 

براي تحقيق درمورد ويژگيهاي پوياي شبكه سيستم ايمني 
  .)107(نيز به كار رفته است

يكي از كاربردهاي اصلي ايمونوانفورماتيك شامل مطالعه و 
  Bسلولهاي  هايطراحي الگوريتمهايي براي نمايش اپيتوپ

باشد كه زمان و هزينه مورد نياز براي بررسيهاي مي Tو 
با استفاده از اين روشها، . آزمايشگاهي را كاهش مي دهد

ميانگنش سيستم ايمني هاي ند جايگاهتوان شناسان ميايمني
تواند ي خود ميرا شناسايي كنند كه به نوبه با آنتي ژنها

روش واكسن . هاي جديد شودمنتهي به ساخت واكسن
نيز، كه به بررسي  (reverse vaccinology)شناسي معكوس

زا براي شناسايي ژنهايي با ژنوم موجودات بيماري

، از چنين روشها و پردازدژنيك ميمحصولات آنتي
در نظر داشت كه بايد . )18(كند  هايي استفاده ميالگوريتم

روشهاي كلاسيك نياز به كشت عامل بيماري زا و  در
كه  د،داروجود سپس استخراج پروتئينهاي آنتي ژنيك  

لذا به نظر . هزينه و زمان بر محسوب مي شوندپرروشهايي 
 ي جايگزيني مجازي نظيرروشهامي رسد كه 
با توجه به . سودمند باشدروشي تواند ايمونوانفورماتيك مي

به سادگي پيشرفت هاي به دست آمده، ايمونوانفورماتيك 
زايي و پروتئينهاي سطحي يرتوانايي شناسايي ژنهاي بيما

هاي مختلف حوزه. )107( دارددر عوامل بيماري زا را 
و به ) 1(مطالعاتي در مبحث ايمونوانفورماتيك در شكل

  . طور خلاصه به نمايش  در آمده است
گرچه سيستم ايمني با همه سيستمهاي ديگر بدن در هم 
آميخته است، اما كاربردهاي بيوانفورماتيك در برخي از 

از جمله اين مواد . بخشها گسترش بيشتري يافته است
كاربردهاي  ،)14(توان به پايگاههاي اطلاعاتي  مي

 Tموجود براي سلولهاي ، مطالعه اپيتوپ هاي )32(ژنوميك
در ساير . اشاره كرد )6(و مدل سازي پاسخهاي ايمني )13(

هاي ايمونولوژي همانند بررسي آلرژي زايي پروتئينها زمينه
، كاربردهاي بيوانفورماتيك هنوز )91(يا پروتئوميكس )29(

 .قرار دارددر مراحل ابتدايي خود 

از تعداد اين حوزه جديد از زيست شناسي، امكان استفاده 
زيادي از بانكهاي اطلاعاتي وابزارهاي ايمني شناسي را 
براي محققين فراهم آورده است كه مي تواند در پيشبرد 

دانش  اي سريع تر، هدفمندتر، ارزان تر وتحقيقات به گونه
در مقاله حاضر به صورت كوتاه به . باشداثرگذار محورتر 
و انواع ايمنوانفورماتيكس پرداخته شده  شاخهمعرفي 

پايگاههاي اطلاعاتي، ابزارهاي پيش بيني، فرصتها و 
  .مي گيردچالشهاي موجود دراين حوزه مورد بررسي  قرار 

سيستم ايمني : وپيش بيني اپيتوپ ها سايمونوانفورماتيك
هاي در بدن مهره داران سد دفاعي بدن عليه ارگانيسم

اولين خط دفاعي بدن . عفوني و ساير عوامل خارجي است
اين سد دفاعي، شامل پاسخهايي غير . ايمني ذاتي است
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باشند كه امكان شناسايي  اختصاصي و سريع مي
ساختارهاي مشترك موجود در بسياري از ميكروارگانيسم 
ها مانند ليپوپلي ساكاريد هاي موجود در ديواره سلولي 
باكتريها و پروتئينهاي موجود در فلاژل را فراهم مي 

دفاعي ايمني اختصاصي است كه  دومين سد. )24(آورد
ميزباني . كندبراي هر عاملي به صورت اختصاصي عمل مي

كه دچار عفونت  شده، پاسخ ايمني اختصاصي برعليه عامل 
پس از رفع عفونت سلولهاي . كندعفوني ايجاد مي

ماند كه در صورت جا مياي از اين مواجهه به خاطره
تري را ر و قويتبرخورد مجدد با آن عامل، پاسخ سريع

  .كند ايجاد مي

 

  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  

  ايمونوانفورماتيك و ارتباط آن با بخشهاي مختلف ايمونولوژي -1شكل

ايمني : ايمني اختصاصي داراي دو بازوي اصلي است
است و ايمني هومورال  Tهاي سلولي كه مرتبط با لنفوسيت

در هر دو مورد پاسخ . ارتباط دارد  Bهايكه  با لنفوسيت
نام ژن بهايمني از طريق شناسايي قسمت كوچكي از آنتي

پروتئينهاي  باديها معمولاًآنتي .شوداپيتوپ تحريك مي
 Bهاي سلول اپيتوپ. كننددست نخورده را شناسايي مي

) كونفورماسيوني(ويا نا پيوسته ) خطي(مي توانند پيوسته 
هاي نوع دوم به صورت اپيتوپ آمينهباشند كه اسيدهاي

حتي . گيرندفضايي بعد از تا شدن پروتئين كنار هم قرار مي
وابسته به ساختار هستند و  هاي خطي نيز عموماًاپيتوپ

يابد كه بادي زماني بهبود ميآنتي - ژنبرهمكنش آنتي
اپيتوپ در بستر خاصي از آمينواسيدهاي پروتئين تا خورده 

اي خطي پپتيده T هاي سلول در حالي كه اپيتوپ. گيردقرار

 اندژنيك بريده شدهكوتاهي هستند كه از پروتئينهاي آنتي
در مدل موشي توسط T هاي سلول اپيتوپ. )52 و 39(

 MHC  (Major Histocompatibilityمولكولهاي 

Complex) و در انسان توسطHLA  (Human Leukocyte 

Antigen)  ارائه اپيتوپ، وابسته . شوندارائه مي 2و 1كلاس
ي گيرنده برهم كنشهاو پپتيد و همچنين  MHCل به اتصا

پروتئينهاي . )90 و 47(مي باشد  T  (TCR)هاي سلول 
MHC محدودي از  چندشكلي بوده و هر يك، به دسته

 MHCبنابراين تركيب خاصي از . گردندپپتيدها متصل مي
هاي بالقوه اي از اپيتوپشود دامنهكه توسط ميزبان ارائه مي

. كندشوند را مشخص ميت شناسايي مياي كه طي عفون
هنگام قرار گرفتن در  T ساختاري كه اپيتوپ هاي سلول 

گيرند در شناسايي توسط به خود مي MHCداخل پروتئين 

  زايي تشخيص ژنهاي بيماري

   Bهاي مربوط به سلولهاي  پيش بيني اپيتوپ

ميانكنش بين ميزبان و عامل بيماري زا

 Tپيش بيني اپيتوپ هاي مربوط به سلولهاي 

 زمينه هاي مطالعاتي ايمونوانفورماتيك
  پيش بيني مواد آلرژي زا

 In silicoشبيه سازي واكسيناسيون در شرايط 

  حالات بيماري و سلامتمطالعه ژنها  و بيان آنها در 

  طراحي بانك اطلاعاتي ايمونوميك

ازي مدل سازي در پاسخ سيستم ايمني و شبيه س
  زمايشگاهيآزمايشات بدون نياز به محيط آ

  براي درمانها و تشخيصهاي ايمنيدارو ها طراحي و مهندسي 
  شناخت ژنهاي مرتبط با ايجاد ايمني
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TCR دو دسته اصلي از . )67 و 60( اثر مهمي دارد
از هم تمايز  CD4و  CD8با بيان پروتئينهاي  Tسلولهاي 

- ترتيب قادر مين سلولها بهداده مي شوند كه هر يك از اي

 MHCلكولهاي وباشند، اپيتوپ هاي ارائه شده توسط م
يكي از عملكردهاي . را شناسايي كنند 2يا 1كلاس 
اندازي آپاپتوز در سلولهاي آلوده به راه CD8+T سلولهاي

اين عملكرد وابسته به برخورد قبلي . ويروس است
. )48( ستا ژن و فعال شدن آنهابا آنتي CD8+ Tسلولهاي 

ست ا هاتوليد سايتوكاين CD4+ Tاصلي سلولهاي  وظيفه
كه تنظيم عملكرد ساير بخشهاي سيستم ايمني را بر عهده 

البته اين عملكردها انحصاري نيستند و سلولهاي . دارند
CD4+ T 38( گردند آپاپتوز سلوليتوانند منجر به نيز مي( 

وامل تنظيم نيز مي توانند ع CD8+ Tو همچنين سلولهاي 
 به عبارت ديگر علي .ترشح كنندرا ايمني  سيستم كننده

رغم تفكيك وظايف و عملكرد تخصصي هر گروه از 
ي گسترده پاسخها، در برخي از موارد مي توان  Tسلولهاي 

تر و واكنشي عمومي تر را در اين گروه از سلولها مشاهده 
  .كرد

براي  CD4+ Tسلولهاي قابل شناسايي توسط هاي اپيتوپ
فرآوري، از طريق وزيكولهاي غشايي وارد سلولهاي ارائه 

ژن مي گردند، سپس توسط پروتئازها به قطعات آنتي دهنده
 2كلاس  MHCپپتيدي بريده شده و با پروتئينهاي 

اين كمپلكس به سطح سلول . دهندكمپلكس تشكيل مي
 T )Tcellمنتقل شده و توسط گيرنده هاي سلولهاي 

receptor , TCR (CD4+   شوندميشناسايي )18( .
زاد ژنهاي ويروسي و درونآنتي عموماً CD8+ Tسلولهاي 

پروتئينهايي كه در داخل سيتوپلاسم و توسط (
به  C-terminalو از انتهاي  )80(ها ايمنوپروتئوزوم

را مورد شناسايي  )17(مي شوند پپتيدهاي كوچك شكسته
در شبكه   نيز بعداًً Nانتهاي . )64( دهندقرار مي

 گرددآندوپلاسمي توسط پروتئازها بريده شده و كوتاه مي
بر روي پروتئين، پپتيدهاي توليد  پس از انجام برش. )69(

 TAP (Transporter associated with شده توسط ناقلين

antigen processing)  براي سوار شدن بر مولكولهاي
MHC  1(ند به شبكه آندو پلاسمي منتقل مي شو 2كلاس، 

در سطح  2كلاس  MHCكمپلكس  با ارائه. )80 و 37
هاي اختصاصي براي  TCRسلول، امكان شناسايي توسط 
 10(آيد فراهم مي CD8+ Tپپتيد موجود بر سطح سلولهاي 

ها هر دو نسبت به توالي اپيتوپ Tو  Bسلولهاي . )26و 
اختصاصيت دارند و جهش در داخل و يا خارج از اپيتوپ 

جهش در . گرددفرار از دست سيستم ايمني مي منجر به
هاي تواند برهم كنشداخل اپيتوپ به طور مشخص مي

پپتيد را ،  MHCبا كمپلكس  TCRبادي يا ژن با آنتيآنتي
  . ثير قرار دهدأتحت ت

 Bسلولهاي  به واسطهايجاد شده دانش مربوط به پاسخهاي 
اسخهاي پ. ، با سرعت قابل توجهي افزايش يافته استTو 

زا نيز با ايمني به انواع سلولهاي سرطاني و عوامل بيماري
در حالي كه اين . روشهاي مختلف در حال شناسايي هستند

عوامل يكي پس از ديگري در متون علمي تعريف 
ها دادههايي در قالب پايگاهآوري چنين دادهگردند، جمع مي

ه و نيز فرآهم آوردن ابزارهاي محاسباتي براي كمك ب
. ها از ارزش بالايي برخوردار خواهد بودتفسير آن

هاي اپيتوپي، ابزارهاي پايگاههاي اطلاعاتي مربوط به دانسته
بيني، به فهم ساختار و هاي پيشبيوانفورماتيك والگوريتم

. كنندها كمك ميهاي موجود در اپيتوپتوالي اسيدآمينه
خيص، شناسي پايه، تشچنين دانشي براي مطالعات ايمني

و همچنين تحقيقات مربوط به واكسن  بيماريهادرمان انواع 
  .)113 و 84(اساسي خواهد بود 

اي از پايگاههاي اطلاعاتي به معرفي مجموعه 4تا  1جداول 
 Tو  Bهاي سلولهاي بيني اپيتوپو نيز پايگاههاي پيش

كه توضيح مختصري در مورد پايگاهها و  .پردازد مي
نيز ها نبه همراه پيوندهاي اينترنتي آاطلاعات موجود در آن 

  .ارائه شده است هادر اين جدول
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  Bهاي قابل تشخيص توسط سلولهاي بانكهاي اطلاعاتي مربوط به اپي توپ -1جدول 
  نام پايگاه اطلاعاتي  خلاصه معرفي URL  منبع

)63( http://www.bioinf.org.uk/abs/se
qtest.html 

بادي هاي ارائه شده در پايگاه آنتي DNAامكان ارزيابي توالي 
Kabat بدين طريق امكان شناسايي خطاهاي . را فراهم مي كند

  .باديها فراهم مي شوديابي و كلونينگ در توالي آنتيتوالي

ABcheck 

)110(  http://www.ddg-
pharmfac.net/antijen/AntiJen/an
tijenhomepage.htm 

  AntiJen  هاي آنتي ژن هاي كمي مربوط اپيتوپپايگاهي حاوي داده

)93(  http://www.imtech.res.in/raghav
a/bcipep 

كه به  Bهاي سلول داراي اطلاعات جامعي درمورد اپيتوپ
علاوه بر آن داراي ابزاري براي . اندصورت تجربي ثابت شده

  .باشدژنها ميروي توالي آنتي بر هاتعيين نقشه اپيتوپ

BCIPEP  

)44(  http://immunet.cn/ced   هاي ساختاري سلول از اپيتوپگزارش  293دارايB  است كه
-ها نيز به اپيتوپاز متون علمي استخراج شده و عملكرد اين 

  .خوبي شناسايي و تعريف شده است

CED  

)97(  http://www.rostlab.org/services/
epitome/ 

 ي برهمكنشهاي شناخته شدهحاوي اطلاعات مربوط به همه
وابزاري براي شناسايي و  بوده باديژن وآنتيكمپلكسهاي آنتي

  .ژنيك در اين ساختارها استبرهمكنشهاي آنتي ذخيره

Epitome  

)111(  http://www.iedb.org/  وپ پپتيدي بوده  اپي 79230داراي 2011فوريهاول تا تاريخ
ژن مرجع و اطلاعات مربوط به توالي اپيتوپ،آنتي. است

  .دهدمي ارائهموجودي كه توالي ازآن برگرفته شده را 

IEDB  

)57(  http://www.imgt.org/IMGTrepe
rtoire/ 

 تواليهاي تفسير شده آنها ها وداراي ساختارهاي ايمونوگلوبين
  .ستا

IMGT/IG  

)105(  http://www.imtech.res.in/raghav
a/haptendb 

ها، راههاي تحريك ايمني عليه تناطلاعات جامعي در مورد هاپ
باديهاي ايجاد آنها، ميزان اختصاصيت و برهمكنش تقاطعي آنتي

باديها براي ساخت كيت تشخيصي ارائه مي شده واستفاده از آنتي
  .دهد

HaptenDB  

)117(  http://www.hiv.lanl.gov/content/
immunology/ 

ل به پروتئوم كلوناحاوي فهرستي از پاسخهاي مونوكلونال و پلي
HIV داراي اطلاعاتي در مورد تغييرات  علاوه بر آن. مي باشد

-ثير زيستي پاسخ آنتيأت ها، جهشها،ساختار،و جايگاه اپيتپوپ

  .مي باشدبادي 

HIV 
Immunology  

)118(  http://hcv.lanl.gov/content/imm
uno/immuno-main.html 

 كلونال به پروتئوم هاي مونوكلونال و پليحاوي فهرستي از پاسخ

HCV و داراي اطلاعاتي در مورد تغييرات و جايگاه . مي باشد
   .مي باشدبادي ثير زيستي پاسخ آنتيأها، جهشها،ساختار،تاپيتوپ

HCV 
Immunology  

)81(  http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Str
ucture/MMDB/mmdb.shtml 

-ترين منبع از ساختارهاي كريستالوگرافي شده شامل آنتيكامل

  .باشدها ميTCR و  HLAها، بادي
MMDB  

)2(  http://www.bioinf.org.uk/abs/sa
cs 

اي ازساختارهاي كريستالي آنتي باديها درآن نگهداري خلاصه
  .شودمي

SACS  

  Bهاي سلولهاي بيني اپيتوپبانكهاي اطلاعاتي مربوط به پيش -  2جدول 
  نام پايگاه اطلاعاتي  خلاصه معرفي URL منبع

)96( http://www.imtech.res.in/raghava/ab
cpred 

بر كه است  Bهاي سلول بيني اپيتوپابزاري براي پيش
علاوه بر آن  .هاي عصبي كار مي كندالگوريتم شبكهمبناي 

ABCpred 
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  .آزمون شده است  BCIPEPداده هاي اين ابزار در پايگاه
)31(  http://115.111.37.206:8080/agabdb2

/home.jsp 
  

پايگاهي بر اساس برهمكنشهاي مولكولي موجود در 
كه با هم كريستاليزه و (كريستال ساختارهاي هم

كه امكان است بادي ژن و آنتي، آنتي)كريستالوگرافي شده
  .دهدرا مي Bهاي سلول شناسايي اپيتوپ

AgAbDb 

)94(  http://www.imtech.res.in/raghava/bc
epred 

% 58,7را با صحت  Bهاي خطي سلول اين سرور اپيتوپ
وبا توجه به ويژگيهايي مثل در دسترس بودن، آب دوستي، 

بيني ها پيشپذيري، قطبيت، سطح ارائه شده وپيچانعطاف
  .كندمي

Bcepred 

)55(  http://www.cbs.dtu.dk/services/Bepi
Pred 

بيني  براي پيش HMMپايگاهي كه از مدل 
  .كنداستفاده مي Bهاي سلول اپيتوپ

Bepipred 

)74(  jlpellequer@cea.frبيني هاي پيوسته را پيشبر اساس پيچهاي پروتئيني اپيتوپ
  .كندمي

BEPITOPE 

)106(  http://scratch.proteomics.ics.uci.edu ي هاي پيوستهبيني اپيتوپاي براي پيشسيستمي دو مرحله
بيني اه بيشاست كه در ارتباط با پايگB سلول 

SCRATCH اين نرم افزار قادر به تشخيص آنتي. است-

  .ژن نمي باشدژن و غيرآنتي

COBEpro 

)99(  http://www.schreiber-abc.com/3dex  اپيتوپ          اين پايگاه توالي پپتيدهاي خطي كه شبيه-

- آنتي بعديسه       ر روي ساختار هاي خطي هستند را ب

  .كندژنها شناسايي مي

3DEX 

)41(  http://www.cbs.dtu.dk/services/Disc
oTope 

هاي آماري آمينواسيدها ، با روشي كه تركيبي از داده
، باشداطلاعات فضايي و ميزان در سطح بودن مي

هاي ساختاري را با صحت آمينواسيدهاي موجود در اپيتوپ
  .كندشناسايي مي% 95

Discotope 

)57(  http://www.imgt.org/ 15نوع پايگاه اطلاعاتي و  6سايتي بسيار جامع كه داراي 
ابزار مختلف براي بررسيهاي مختلف روي توالي، ژن 

  .باشدبعدي پروتئينها ميوساختار سه

IMGT 

)70(  request from 
franck.molina@cpbs.univ-montp1.fr 

و MIMALIGN با استفاده از دو الگوريتم 
MIMCONS هاي خطي و ساختاري را شناسايي اپيتوپ

  .كندمي

MIMOP 

)43(  http://immunet.cn/mimox/ مشابه MIMOPبراي يافتن  مشابهت سازي       توالياز
   .كندژن استفاده مياپيتوپ بر روي آنتي

MIMOX 

)65(  http://pepitope.tau.ac.il/توپ به روش  بيني اپيپيشتواناييسروري پيشرفته با
  .ياپيتوپسازي و نقشه  مشابهت

Pepitope 

  Tسلولهاي هاي بانكهاي اطلاعاتي مربوط به پيش بيني اپيتوپ -  3جدول 
  نام پايگاه اطلاعاتي  خلاصه معرفي URL  منبع

)34( http://www.allelefrequencies.net هايي از فراواني خلاصهHLA و همچنين  
  .دهدها را در اختيار قرار ميمورفيسم در سيتوكينپلي

Allele 
Frequencies 
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)110(  http://www.ddg-
pharmfac.net/antijen/AntiJen/an
tijenhomepage.htm 

هاي اتصالي تجربي وكمي پپتيدهاي متصل شونده داده
وغيره  T و  Bهاي سلول ،اپيتوپMHC ,TAPبه 

در جدول قبل كارايي ديگر ( را در اختيار قرار مي دهد
  ).آن نيز ذكر شده است

AntiJen 

)114(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pr
ojects/mhc 

هايي ازسازماندهي ژنتيك نواحي شامل خلاصه
HLA همرديفي تواليهاي ژنتيكي و ابزارهايي براي ،

  .باشدمي HLAتعيين نوع 

dbMHC 

)114(  http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pr
ojects/gv/mhc/ihwg.cgi?cmd=pa
ge&page=AnthroMain 
 

هاي فردي مربوط به تعداد ها وهاپلوتايپفراواني الل
 ها، ملل و نواحي جغرافيايي را زيادي از جمعيت

  .مي توان از آن استخراج كرد

dbMHC 
Anthropology 

)25(  http://www-bs.informatik.uni-
tuebingen.de/Software/FRED  

همچنين با روشهاي پردازش اطلاعات كار كرده و 
بيني را با استفاده از قادر است عمكرد روشهاي پيش

  .مورد سنجش قرار مي دهدهاي تجربي داده

FRED 

)118(  http://www.hiv.lanl.gov/content/
immunology 

 +CD4و+CD8    كه  Tهاي سلولهاي شامل اپيتوپ
 HIVتوپي پروتئوم  ي اپي هستند و همچنين نقشه

نيز ذكر شده در جدول قبل كارايي ديگر آن (است
  ).است

HIV 
Immunology 

)84(  http://www.iedb.org اپيتوپ پپتيدي  79230داراي  2011فوريه  1تا تاريخ
ژن و بوده اطلاعات مربوط به توالي اپيتوپ،آنتي

در جدول قبل (موجود مرجع آن را ارائه داده است
  ).كارايي ديگر آن نيز ذكر شده است

IEDB 

)57(  http://www.ebi.ac.uk/imgt/hla/al
lele.html 

بر  HLA رديف و تفسيرشدهشامل تواليهاي هم
  .گذاري سازمان بهداشت جهاني استاساس شيوه نام

IMGT/HLA 

)57(  http://www.imgt.org/IMGTrepe
rtoire 

رديف وتفسير شامل اطلاعات مربوط به تواليهاي هم
  .باشدمي Tسلول  گيرنده شده

IMGT/TR 

)66(  http://www.jenner.ac.uk/JenPep. اپيتوپ: ها از جملهپايگاهي شامل چندين نوع از داده-

هاي سلول اپيتوپ Bهاي سلول 
Tكمپلكس،peptide–MHC–TR و غيره است.  

JenPep 

)11(  http://www.imtech.res.in/raghav
a/mhcbn 

پپتيد غير 4022 پپتيد متصل شونده و  20717 شامل
پپتيد متصل شونده  MHC ،1053متصل شونده به 
  .باشدژن ميآنتي 1600و  TAPبه  غير متصل شونده

MHCBN 

)42(  http://www.sanger.ac.uk/HGP/C
hr6/MHC 

هاي بيماريهاي هاي مربوط به هاپلوتايپحاوي داده
 ، همراه با تواليهاي كامل ژنومي،MHCمرتبط با 
  .وارتباطات اجدادي آنها است) پلي مورفيسم(تغييرات

MHC 
Haplotype 

Project 

)118(  http://www.hiv.lanl.gov/contenti
mmunology/motif_scan/   

شامل جداول تبديلات ژنوتيپ، گونه و زيرگونه و نيز 
  .است HLAبخشهاي لنگراصلي مخصوص 

MotifScan 

 http://www.rcsb.org/pdb/home/
home.do 

 PDBپايگاه اطلاعاتي حاوي ساختار پروتئينها، داراي 
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ساختار و داراي تركيبهاي ابزارهاي مشاهده
MHC/peptide/TCR  

)87( http://www.syfpeithi.de هايي كه به امكان بررسي دقيق اپيتوپMHC  متصل
 MHCشوند و بخشهاي لنگر وكمكي اختصاصي مي

  .كندرا فراهم مي

SYFPEITHI 

)82(  http://thr.cit.nih.gov/molbio/hla
_bind 

عمر جدا شدن از بر اساس نيمهراپپتيدهاي
ل و با استفاده از جداو 1كلاس  HLAمولكولهاي 

  . كندبندي ميموجود در متون علمي رتبه

BIMAS  

)118(  http://www.hiv.lanl.gov/content/
hiv-db 
ELF/epitopeanalyzer.html/  

را بر روي  HLAهاي لنگر قادر است نقشه موتيف
هاي پروتئينها و پپتيدها و در پيوستگي با اپيتوپ

 و HIVپايگاههاي اپيتوپ  از(شناخته شده 

(HCVنمايد ارائه.  

ELF  

)85(  http://tools.immuneepitope.org/t
ools/ElliPro 

و نمايشگر سه و ت مدل ساز برنامهاز نسخه ارتقا يافته
ها استفاده بيني وتصوير كردن اپيتوپبراي پيشبعدي 

   .كندمي

ElliPro 

)26(  http://www.epitoolkit.org بيني براي ليگاندهاي چندين روش پيشMHC هاي
ثير أداشته و همچنين قادر به بررسي ت2و  1كلاس 

  .باشدمي Tهاي سلول جهشها بر روي اپيتوپ

EpiToolKit  

)102(  http://www.epivax.com وسيعي از  گروهكه توسط  2و 1هاي دسته ياپيتوپ-

MHCشوند و نيز انواع حفاظت شده ها شناسايي مي
  كندبيني ميها را پيشاپيتوپ

EpiVax  

)10(  http://www.imtech.res.in/raghav
a/ctlpred 

پردازش   بهبيني اتصال روشهاي پيشاز طريق تلفيق
  .پردازدمي CTLهاي اپيتوپ

CTLpred  

(59)http://tools.iedb.org/analyze/htm
l/mhc_binding.html 

 2و كلاس   1كلاس  MHCبيني اتصال پپتيد بهپيش
بر اساس T سلول CD8 +هايو پيش بيني اپيتوپ

، برش IEDBدر MHC بيني اتصال پپتيد و پيش
  .دهدرا انجام مي TAPوزومي و اتصال به پروتئ

IEDB Binding 
MHC ,  

)53(  http://www.mpiib-
berlin.mpg.de/MAPPP  

بيني شده توسط هاي پيشحاوي همه اپيتوپ
FRAGPREDICT  وSYFPEITHI  )  نرم افزار

وگرايش  وزن مولكولي يا) ارائه شده در موارد قبلي
  .باشدبيني شده ميپيش MHC اتصال پپتيد و 

iMAPPP 

)36(  http://www.ddg-
pharmfac.net/mhcpred/MHCPre
d/ 

انرژتيك برهم كنش ليگاند و اتاز طريق محاسب
بيني اتصال پپتيد امكان پيشرا بررسي كرده و پروتئين 

   .آوردرا فراهم مي TAP و MHCبا 

MHCPred  

)104(  http://www.imtech.res.in/raghav
a/mhc2pred/ 

هاي متصل شونده به دسته يش بيني اپيتوپقادر به پ
  2هاي كلاس MHCها در  MHCوسيعي از 

  .مي باشد

MHC2Pred  

)7(  http://www.imtech.res.in/raghav
a/mmbpred 

 هاي متصل شونده به دستهاپيتوپ بيني كنندهبيش
  1 هاي كلاس MHCها در  MHCوسيعي از 

MMBPred  
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جهشهايي كه منجر به همچنين مي تواند ومي باشد
  .را نيز مشخص كند شونداتصال قوي مي

)71(  http://www.cbs.dtu.dk/services/
NetChop 

جايگاههاي برش پروتئوزومي وايمونو مي تواند
با استفاده از شبكه عصبي غير خطي را پروتئوزومي 
  .پيش بيني كند

NetChop 

)56(  http://www.cbs.dtu.dk/services/
NetCTL 

بيني و تركيب پيش روش ماتريكس وزنيبا استفاده از
، برش پروتئوزومي انتهاي HLAاتصال پپتيد و 

، اپيتوپ را  TAPوكارآمدي انتقال توسط  كربوكسيل
  .كندبيني ميپيش

NetCTL  

)15(  http://www.cbs.dtu.dk/services/
NetMHC 

صنوعي اتصال پپتيد به  هاي عصبي مبا استفاده از شبكه
HLA كندبيني ميرا پيش.  

NetMHC  

)73(  http://www.uni-
tuebingen.de/uni/kxi  

جايگاههاي برش پروتئوزومي انسان را در اختيار قرار 
  .دهدمي

PAProC  

)9(  http://www.imtech.res.in/raghav
a/pcleavage 

 جايگاههاي برش پروتئوزومي را در آنتي ژنها 
  .كندبيني ميپيش

Pcleavage  

)103(  http://www.imtech.res.in/raghav
a/propred 

را ارائه مي  2كلاسMHC ال پپتيد به بيني اتصپيش
  .كند

ProPred  

)104(  http://www.imtech.res.in/raghav
a/propred1 

و را با امكان  1كلاسMHC بيني اتصال پپتيد به پيش
، ارائه مي استفاده از فيلتر اختياري برش پروتئوزومي 

  .كند

ProPred-I 

)87 ,100(  http://www.syfpeithi.de از سيستم امتيازدهي بر اساس فراواني براي هر جايگاه
 Tپيتوپ هاي سلول ااي براي پيش بيني اسيد آمينه
  .كنداستفاده مي

SYFPEITHI  

)8(  http://www.imtech.res.in/raghav
a/tappred 

را ارائه  مي  TAPبيني تمايل اتصالي پروتئينهاي پيش
  .كند

TAPPred  

آلرژي وضعيتي است كه سيستم ايمني به : زاهاآلرژي
شوند به ضرر پنداشته ميبرخي ازمواد كه به طور عموم بي

اخير نشان داده مطالعات . )98( دهدمي شكل مضري پاسخ
است كه آلرژي به مشكلي جدي در كشورهاي صنعتي 
تبديل شده و بخش قابل توجهي از جمعيت را تحت تأثير 

-مهم در حقيقت، آلرژيها. )72 و 61 ،50( قرار داده است

. )54(ترين بيماريهاي مزمن در كشورهاي صنعتي هستند
اهميت اين موضوع باعث افزايش روزافزون تحقيقات در 

ن زمينه شده وحجم بالايي از اطلاعات را نيز ايجاد كرده اي
استفاده از رويكردهاي  بيوانفورماتيك  ،اين روند. است

را براي سازماندهي و سهولت درتفسير اين اطلاعات 
ايجاد انواع پايگاههاي اطلاعاتي . اجتناب ناپذير كرده است

ي در شناساي ،زاهابيني آلرژييشلازم براي پو ابزارهاي 
-وآلرژي) زاهاي پنهاناز جمله آلرژي(زاهاي جديد آلرژي

  .)98(موجود به شكل پروتئينهاي جديد را دارد  هاي بالقوه
بيشتر  ،انفورماتيك آلرژي در حال حاضر، تلاشها در حوزه

و  Tو  Bهاي بيني اپيتوپها، پيشبر مديريت كيفي داده
ركز شده زايي و ميانكنشهاي آلرژيك، متمهمچنين آلرژي

به عبارت ديگر استانداردهاي لازم براي ارزشيابي . است
سازمان . خود قرار دارد زايي هنوز در مراحل اوليهآلرژي

سازمان خواربار و كشاورزي و ) WHO(بهداشت جهاني 
زايي را براي ارزيابي آلرژي رهنمودهايي) FAO(ملل متحد 

اساس بر . اندي ژنتيكي پيشنهاد كردهمحصولات تغيير يافته
يك پروتئين زماني به  Codex Alimentariusاستاندارد 
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اسيدآمينه متوالي  ≤ 6زاست كه تعداد صورت بالقوه آلرژي
آمينه در يك از اسيدهاي  ≤درصد  35در يك ناحيه، و يا 

زاي شناخته شده اي مشابه با يك آلرژياسيدآمينه 80 ناحيه
گشا فيد و راهبا وجود اينكه اين پيشنهادات م. داشته باشد

هستند، اما محدوديتهاي ذاتي اين روشها در ارزيابي 
مولكولها و استثناهاي موجود در قوانين، اجراي آنها را 

اما بايد در نظر داشت كه نقاط . دچار مشكل كرده است
. )58(ضعف به خوبي در حال شناسايي و گزارش هستند 

زا بودن هايي براي ارزشيابي ميزان احتمال آلرژيالگوريتم
در محصولات غذايي تغيير ژنتيك يافته، داروهاي پزشكي 

شوند و ساير كه با استفاده از بيوتكنولوژي توليد مي
ها مورد محصولات موجود در سبد خريد مصرف كننده

بيني سيستمهاي پيش مقايسه. )108(گيرند استفاده قرار مي
و زايي، به سبب عدم وجود استانداردهاي معتبر آلرژي

 هاي آزمون شدهزايي و نبود توالييكسان تعريف آلرژي

بسياري از . زا امري بسيار دشوار استغير آلرژي
زايي جديد براي آزمون و بيني آلرژيسيستمهاي پيش

زاي فرضي آموزش سيستمهاي خود از تواليهاي غير آلرژي
در حال حاضر اطلاعات در مورد اهميت . كننداستفاده مي
هاي قابل سيستمها محدود است و احتمالاً هزينه كاربرد اين

سازي، بهبود  و مديريت  اين سيستمها توجهي براي پياده
ها و با افزايش هرچه بيشتر ارزيابي. صرف خواهد شد

هاي تجربي، ارزش نسبي هر يك از روشها نيز شناخته داده
 FAO/WHOرود كه پيشنهادهاي خواهد شد و انتظار مي

  .زا نيز بهبود يابدنداردهاي مواد آلرژيدر مورد استا
فهرست برخي از پايگاههاي اطلاعاتي موجود در  4جدول 

زايي را بيني آلرژيزاها و نيز پايگاههاي پيشمورد آلرژي
توضيح مختصري در مورد هر يك از . دهدارائه مي

پايگاهها و نيز پيوندهاي اينترنتي مربوطه نيز براي راحتي 
  .ارائه شده است دسترسي به آنها

  بانكهاي اطلاعاتي مربوط به آلرژي - 4
  نام پايگاه اطلاعاتي  خلاصه معرفي URL  منبع

)95( http://www.imtech.res.in/rag
hava/algpred/ 

بيني ها را براي پيشامكان استفاده مجموعه اي از گزينه
   .آوردآلرژنها فراهم مي

AlgPred 

)51(  http://www.niab.go.kr/nabic/  آلرژن ميكروبي، جانوري  2,434اين پايگاه حاوي
- ليست داده: وگياهي و سه بخش يا عملكرد اصلي است

  .زاييبيني آلرژيها،جستجوي آلرژن وپيش

allergenic 
database  

 

)62(  http://www.allergome.org/  با  يبيشتر بر آلرژنهايي تأكيد دارد كه منجر به بيماريهاي
 5800شوند وحاوي اطلاعات برگرفته ازمي IgE واسطه

  .متن علمي است

Allergome 

)27(  http://www.allermatch.org  هاي ارائه ر اساس توصيهزايي احتمالي پروتئينها را بآلرژي
) بخش همفكري تخصصي( FAO/WHOشده در 

  . كندبيني ميپيش

Allermatch 

)68(  http://jing.cz3.nus.edu.sg/cgi
-bin/APPEL 

از طريق روشي آماري به شناسايي پروتئينهاي آلرژن 
  . پردازدجديد مي

APPEL 

)75(  http://www.allergen.org  حاوي اطلاعات مربوط به آلرژنها و ايزوآلرژنهاست كه
  IUIS  ي نام گذاري درتوسط كميته

(International Union of Immunological 
Societies)  

  .شودايجاد شده و نگهداري مي

Database of 
IUIS 

)76(  http://www.farrp.org/   توالي آلرژن شناخته شده يا احتمالي  1491حاوي حدود
است كه از متون علمي يا پايگاههاي عمومي استخراج 

FARRP 
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 .اندشده
)46(  http://fermi.utmb.edu/SDAP/  آلرژن و ايزوآلرژن و نيز ابزارهاي مختلف 1425حاوي

   طبق استاندارد هاي زاييبراي آزمونهاي آلرژي
FAO/WHO  همچنين احتمال اتصال . باشدميIgE 

  .سنجدغذاهاي اصلاح ژنتيك شده را مي

SDAP 

ايمونوانفورماتيك و تكامل مولكولي ژنها و پروتئينهاي 
د تكاملي سيستم ايمني براي مشخص كردن رون: ايمني

اي از ژنها و پروتئينهاي مرجع تعريف انسان، بايد دسته
و همكارانش پايگاه اطلاعاتي  Ortutayبدين منظور . شوند

را براي درختهاي تكاملي پروتئينهاي  IMMTREEبا عنوان 
اين پايگاه حاوي .  )77(اند سيستم ايمني انسان ايجاد كرده

ديگر حيوانات  گونه 80ني در اطلاعات ژنهاي مشابه انسا
مورد  )IMMUNOME )78پايگاه اطلاعاتي . باشدمي

ژن و پروتئين بر اساس  847ديگري است كه در آن 
 عملكرد، دومينهاي پروتئيني و از نقطه نظر هستي شناسي

 پايگاه  .اندشده شناسايي و توصيف )Ontology( ژني

Knowledge Base (IKB) Immunome از  تعدادي
. آوري كرده استصورت يك مجموعه جمع پايگاهها را به

مورد  1811مربوط به  مشابه وهاي اين پايگاه داراي گروه
تكامل سيستم  براي مطالعهو پرسلوليها در از ژنهاي ايمني 

همچنين داراي تاريخ تكاملي ژنها و . باشدايمني مي
  يپروتئينها، ژنهاي مشابه، اطلاعاتي در مورد جهشها

اند وتنوع زا، گونه هايي كه پردازش متفاوت داشتهبيماري
  .)5جدول ( باشدمينيز هاي ژني در تعدادنسخه

  .اطلاعاتي در مورد پايگاه و پيوندهاي اينترنتي مربوطه نيز ارائه شده است ،فهرستي از پايگاههاي تكامل مولكولي ژنها و پروتئينهاي ايمني -  5جدول 
 نام پايگاه اطلاعاتي رفيخلاصه مع URL منبع

)77( http://bioinf.uta.fi/ImmTr
ee 

هاي تكاملي پروتئينهاي سيستم ايمني است و پايگاهي براي درخت
ي ديگر گونه 80هاي ژنهاي انساني در حاوي اطلاعات اورتولوگ

  .است

ImmTree 

)88( http://bioinf.uta.fi/Immu
nome/  

باشد كه حاوي ژن مي 893با2008ي آن مربوط به اواخرآخرين نسخه
ژن مربوطه  مورد پروتئينهاي ايمني، ساختار، محل، اطلاعات زيادي در

  . برگرفته از متون علمي استكه آنها وغيره است 

Immunome 
database 

)79( http://bioinf.uta.fi/IKB/ تركيب كننده سه پايگاه سابقImmunome، ImmTree و 

ImmunomeBase  ديگر است كه  تكميلي اطلاعاتهمراه با
- اطلاعات جامعي در مورد پروتئينها و ژنهاي ايمني در اختيار قرار مي

  .دهد

Immunome 
Knowledge Base 

ابزارهايي كه : ايمونوانفورماتيك و كاربردهاي آن
دهد در ايمونوانفورماتيك در اختيار محققين قرار مي

باشد كه ده ميشناسي قابل استفابخشهاي مختلفي از ايمني
در اين بخش به دو كاربرد اصلي آنها شامل طراحي واكسن 

  .شودسازي سيستم ايمني اشاره ميدر فضاي مجازي و مدل
تاكنون  1995از سال : طراحي واكسن در فضاي مجازي

- طور كامل تواليگونه جاندار به 180توالي ژنومي بيش از 

ارهاي هايي از ابزيابي شد و همزمان با آن مجموعه

هاي جديد انفورماتيكي براي استفاده از اين مقدار انبوه داده
ي مجازي به محققين برخي از اين ابزارها. نيز ايجاد شدند

دهند تا قسمتهايي از ژنوم ميكروبها را كه منجر به اجازه مي
شوند و يا به عبارت ديگر تم ايمني ميستحريك سي

اجزاي بسيار مناسبي ها اپيتوپ. ها را انتخاب كننداپيتوپ
هنگامي كه . شوندبراي طراحي واكسنها محسوب مي

ها با استفاده از اين ابزارهاي جديد براي جستجوي اپيتوپ
همراه شود، در واقع منجر به  in vitroروشهاي كاوش در 
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. اي از ايمنوانفورماتيك استشود كه بيان سادهعلمي مي
براي بررسي  اكنون محققين از اين روشهاي تركيبيهم

. كنندتواليهاي ژنومي جهت يافتن اجزاء واكسنها استفاده مي
بدين طريق آنها تعداد پروتئينهايي كه براي توليد واكسن 

دهند و از طرف ديگر توان بررسي كرد را افزايش ميمي
اي از پروتئينها كه به اين جستجو را تنها به نواحي ويژه
ايمني را دارند، محدود مقدار بسيار زيادي احتمال تحريك 

با بهبود اين . )92 و 86 ،83 ،45 ،33 ،30 ،22 ،4(كنندمي

نظر توان از بسياري از مراحل آزمايشگاهي صرفابزارها مي
-اي است كه انتظار ميپيشرفت در اين زمينه به گونه. كرد

طور مستقيم از توالي ژنومي به طراحي واكسن برود بتوان 
چنين واكسنهاي اپيتوپي كه بر عليه  ارزيابي اوليه. رسيد

زاي دامي طراحي شده است، در مدلهاي باكتريهاي بيماري
تأييد اين  به طور حتم. )5 و 3(حيواني مثبت بوده است

جديدي را در اين حوزه  واكسنها در مورد انسان، دوره
  .)21() 6جدول ( شروع خواهد كرد

  دهدو پيوندهاي اينترنتي آنها را در اختيار قرار مي In-silicoيناسيون واكسبه برخي از پايگاههاي مربوطه  -  6جدول 
  نام پايگاه اطلاعاتي  خلاصه معرفي URL  منبع

)23( http://www.ddg-
pharmfac.net/vaxijen/V
axiJen/VaxiJen.html 

ژنهاي بيني آنتيه مستقل از همرديفي براي پيشاولين پايگا
است كه تنها بر اساس  protective antigen)(حفاظت بخش 

  .كندبندي ميژنها را دستهويژگيهاي فيزيكوشيميايي، آنتي

VaxiJen 

)40(  http://miracle.igib.res.i
n/dynavac/  

و كارآمد  واكسنهاي بهينه DNAپايگاه با هدف طراحياين
ها،مهندسي سازي كدونايجاد شده كه خدماتي مانند بهينه

، وارد كردن تواليهاي مثل كوزاك و انتخاب نوع CpGموتيفهاي 
  . دهدناقل را ارائه مي

DyNAVacs 

)112(  http://www.bio.unipd.it
/molbinfo 

امكان شناسايي بهترين نامزدهاي واكسن از ميان  كل پروتئوم 
  . باكتريها را ممكن مي سازد

NERVE 

)116(  http://www.violinet.org  هاي متون علمي، ذخيره و پردازش دادهدراين پايگاه، كاوش
هاي داده تحقيقات  واطلاعات پردازش شده هاي مربوط بهداده

   .انجام مي دهدواكسني را براي واكسنها و كانديداهاي واكسن 

VIOLIN 

)115 ,117(  http://www.violinet.org
/vaxign/  

بيني واكسن هدف است كه بر اساس قواعد سيستمي براي پيش
 Vaxign كند  دو برنامهشناسي معكوس عمل ميواكسن

Query و  Dynamic Vaxign Analysisدرآن وجود دارد.  

Vaxign 

سازي سيستم ايمني، نمايي مدل: سازي سيستم ايمنيمدل
-از سيستم ايمني را از هر دو ديدگاه كمي و كيفي ارائه مي

بادي و آنتي -ژنتوانند برهمكنش آنتياين مدلها مي. دهد
ژن خاص در مواردي پاسخ ايمني را نسبت به يك آنتي

مانند تجويز يك دارو و يا آزمون يك كانديداي واكسن ه
اين امر در كاهش هزينه و زمان مؤثر خواهد . روشن كنند

سازي سيستم ايمني سازي و شبيهدر راستاي مدل. بود
- توان به پروژههايي در حال انجام است كه ميپروژه

 ) wwwimmunogrid.orghttp:IMMUNOGRID// (هاي
   VIROLAB (http://www.virolab.org: 080/virolab)و 

كنند، اشاره سازي سيستم ايمني تلاش ميكه براي شبيه
سازي  دنبال شبيهبه IMMUNOGRIDپروژه  . كرد

شناسي و فرآيندهاي ايمني از طريق تركيب مطالعات ايمني
ايجاد دنبال به VIROLABپروژه   .محاسباتي است

آزمايشگاهي مجازي براي بيماريهاي عفوني با استفاده از 
- نرم.  )20(آزمون عوامل ژنتيكي بيماريهاي انساني است 

اي ديگر از ابزارهايي است نمونه )SIMISYS 0.3 )49افزار 
سازي اجزاي سيستم ايمني ذاتي و سازي و شبيهكه به مدل

سباتي از پردازد كه اساس آن چهارچوبي محااختصاصي مي
سازي افزار شبيهاين نرم. ماشين خودكار سلولي است
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شرايط سلامتي و بيماري را با استفاده از برهمكنشهاي ميان 
سلولها از جمله ماكروفاژها، سلولهاي دندريتيك، سلولهاي 

B سلولهاي ،T helper دهدزا انجام ميو باكتريهاي بيماري .
هاي بايد بين داده البته توجه به اين نكته ضروري است كه

وجود داشته و هماهنگي هاي تجربي تعادل مجازي و داده
هاي محاسباتي نياز به اثبات از بديهي است كه داده. باشد

در . طريق آزمايش دارد تا تبديل به دانش واقعي شود
ها از آزمايشگاه حقيقت عصر پساژنوميك نيازمند تبادل داده

  .)16(باشدسازي و برعكس ميبه شبيه
  جمع بندي

حوزه ايمنوانفورماتيك با سرعت بالايي در حال توسعه و 
اكنون تقريبا در تمامي باشد به طوري كه همپيشرفت مي

پيشرفتهاي . شناسي كاربرد داردبخشهاي مطالعات ايمني
بسياري در اين زمينه حاصل شده و اين پيشرفتها منجر به 

اي متعدد بيني و پايگاههطراحي ابزارهاي مختلف پيش
اطلاعاتي شده است هنوز با اهدافي چون رسيدن به يك 

هايي مثل سيستم ايمني مجازي و تكميل پروژه
Immunogrid  براي پيشرفت بيشتر در . وجود داردفاصله

شناسان و محققين اين زمينه بايد همكاري بين ايمني
در اين صورت با شناخت . شكل بگيرد بيوانفورماتيك

حوزه و تعريف استانداردهاي مشترك درست از هر دو 
توان اميد داشت كه طراحي ابزارهاي جديد و كارآمد مي

بين مطالعات  ارتباط،البته وجود . ميسر گردد
ايمونوانفورماتيكي و كارهاي آزمايشگاهي انجام شده 

ها و الگوريتم يتوسط دانشمندان براي بهبود و ارتقا
وجود گستردگي با . روشهاي موجود، لازم و ضروري است

هايي كه احتمالاً در آينده هاي موجود و دادهو انبوه داده
ويژه در ايجاد خواهند شد استفاده از ايمونوانفورماتيك به

سازي سيستم ايمني اهميت زمينه طراحي واكسن و شبيه
بيشتري پيدا خواهد كرد تا بتوان با صرف هزينه و زمان 
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Abstract 
Human immune system has different cells and molecules interconnected withvarious 
other body systems. Increasing amounts of released data in postgenomic era makes the 
analysis of this system more complicated. Therefor the necessity of using computational 
approaches for data processing and interpretation is more tangible. Immunoinformatics 
as a subdevision of bioinformatics is a new approach with variety of tools and databases 
that facilitate analysis of enormous amount of immunologic data obtain from 
experimental researches. This field could help researchers in new thesis design which 
was not feasible with conventional methods due to the complexity of data and could 
provide new insights for exprement selection. Considering these features 
immunoinformatics appears to be a new field capable of accelerating immunological 
research progress by circumventing conventional timeconsuming methods. In this study 
we discuss various tools and databases relevent in the field of immunoinformatics and 
we also provide insight for immunoinformatics applications and future horizons. 
Key words: Immunoinformatics, New vaccine design, Immunology 

 


