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 هاپروتئین بعدیسهساختار  نیبیپیشبرای  swissmodel روشتوضیح : Expasyآموزش سایت 

 

پروتئین منبع مهم اطلاعاتی برای درک بهتر عملکرد پروتئین ، اینترکشن آن با اجزای دیگر  بعدیسهساختار 

ر بپروتئین  بعدیسه. ساختار باشدمیاثرات فنوتیپیکی جهش ها فهم و ... ( و  DNA)لیگاندها ، پروتئین ، 

 سه روش اصلی طبقه بندی شود :  اساس

ا یک یا ب توسط مدل سازی همولوژیکی این است که توالی پروتئین بینیپیشاساس : کیمدل سازی همولوژی .1

نیز (  CAمدل سازی مقایسه ای ) ،این روش داشته باشد.شباهت ساختار شناخته شده با تعداد بیشتر پروتئین 

ن ی مشابه دارند .  ایساختارهایی با توالی ها ی مشابه ، هاپروتئیننامیده می شود بر اساس این واقعیت که 

بیشترتوالی های آمینو اسیدی شان حفاظت شده است، آسان  ، ی یک خانوادههاپروتئین،  بر آن اساس که روش

آزمایش تعیین شود، اعضای دیگر آن  یوسیلهبه. چرا که وقتی ساختار یک پروتئین از یک خانواده باشدمی

روش  ویی با ایندقت پیش گند بر اساس تطابق شان با ساختار شناخته شده مدل سازی شوند. توانمیخانواده 

ی دارد. مشکل عمده مدل سازی همولوژیک بستگی ی الگوساختارهابه میزان تشابه بین توالی پروتئین هدف و 

توالی های شناخته شده  یهمه %75شود. تقریبا می پیدا کردن توالی هدفی است که به عنوان الگو استفاده 

  .باشدمیشناخته شده وابسته به یک پروتئین با ساختار حداقل یک دمین دارند که 

پروتئین تنها با استفاده از توالی و  بعدیسهسعی می شود تا مدل ساختار : در این روش AB initioتکنیک   .2

 استفاده نمی شود. ها ایجاد گردد.و از اطلاعات ساختاری موجودبررسی نیرو

AB initio methodح لااصطشود. نامیده می  و، همچنین روش دنوAB initio method در ابتدا اشاره

ط آزمایشگاهی مربو هایدانستهو از  شدمیساختار پروتئین انجام  بینیپیشکه برای   تشی داهایروشبه  
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 ،ی بر اساس فراگمنت ها مبهم شدهایروشمدن این اصطلاح با به وجود آ بعدها. کردنمیبه ساختار استفاده 

فولد ها ی استفاده  یهمه توانیمنمیکه گر چه ما  روندمیاین واقعیت به کار  بر اساسچرا که این روش ها 

 را ببینیم . در این روش رهاساختازیر  یهمهشده در بیولوژی را ببینیم ، احتمالا قادر خواهیم بود تقریبا 

در دسترس باشد و تلاش می شود  بایستمیزاد در طول عمر پروتئین آمترین انرژی فرض  می شود که ک

 بررسی بسیاری از کانفورماسیون های ممکن پروتئین به دست آورند. وسیلهبهتا این مقدار کم را 

 طورهبدقت هستند، به چند دلیل  هنوز فاقدو پیچیده از لحاظ کامپیوتری بسیار گروه این  هایروشاگر چه 

. اولا این که در برخی از موارد حتی یک ساختار همولوگ وابسته یابندمیو گسترش  شوندمیمداوم استفاده 

. دوما این که ممکن  باشدمیتنها روش  ab initioممکن است در دسترس نباشد. در این موارد  همخیلی دور

ی شناخته ساختارها یمقایسهی که اساس شان هایروش یوسیلهبهی جدیدی کشف شوند که ساختارهااست 

 ه است قابل شناسایی نباشند. شد

 

3.  threading که گاهی نی: پروتئین( ز تشخیص فولدFR نامیده می شود )حد واسط یک رویکرد .این روش 

ساختاری  هایتطابقمربوط به  اطلاعاتاز دو روش قبلی است که هم از تشابه توالی در صورت وجود و هم 

 باشدیمفولد ها از  ایکتابخانهتطابق توالی هدف با ساختار شناخته شده در  هدف این روش . کندمیاستفاده 

.  

 هایلاشتکامپیوتری ، جوامع علمی  هایروش یوسیلهبهساختار پروتئین  بینیپیش ادیز به دلیل طرفداران

  هر کدام از این روش ها دارد هایمحدودیتحل مشکلات مختلف و در زیادی را 

مدل بر اساس روش  هاپروتئین بعدیسهساختار  بینیپیشبرای   swissmodel سایتدر ادامه آموزش 

 .گرددمیارائه  کیسازی همولوژی
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 بینییشپ. پذیردمیالی پروتئین صورت پروتئین بر اساس تو بعدیسهساختار  بینیپیشدر این روش 

 است پذیرامکانبا دو روش   swissmodel پروتئین در سایت بعدیسهساختار 

ساختار  بینیپیشبرای  های لازم الگوبه صورت خودکار   swissmodelدر روش اول سایت  -1

 نمایدمیرا تعیین  پروتئین بعدیسه

  swissmodelسایت  در را پروتئین بعدیسهساختار  بینیپیشدوم باید فایل الگو برای در روش  -2

 وارد نماییم.

   swissmodelدر سایت  پروتئین بعدیسهساختار  بینیپیشبرای روش اول 

 روی لینک زیر کلیک نمایید تا به سایت وارد شویدابتدا بر 

https://swissmodel.expasy.org/interactive 

 

 

http://pishgam-bio.ir/
https://t.me/pishgam_bioinformatics
https://swissmodel.expasy.org/interactive


 @pishgaman_bioinformaticsتلگرام:         http://pishgam-bio.irسایت: 

و ...(، تکنیک های زیستی )ریل تایم و ...(، آنالیز داده ها،  NCBIآموزش آسان و کاربردی بیوانفورماتیک شامل: پایگاه های داده )

 میکروارناها، شبکه ها میانکنش ژن ها و پروتئین و ...

 
 

 در صفحه اصلی سایت:

 کلیک نمایید Sequenceمختلف بر روی  هاگزینهاز بین :1

ساختار  بینیپیشک نمایید تا فرایند کلی Build Model: بر روی 3: توالی پروتئین را وارد نمایید2

 پروتئین آغاز شود. بعدیسه

 

 

این  از و بعد پردازدمی بعدیسهساختار  بینیپیشر به جستجوی الگوی ها مناسب برای ابتدا نرم افزا

 نمایدمی بینیپیشرا  بعدیسهمرحله ساختار 
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 نتیجه آن در صفحه فوق نمایش داده می شود. بعدیسهساختار  بینیپیشبعد از 

انتخاب شده اند را  بعدیسهساختار  بینیپیشالگوهایی که برای  توانیدمی Template: در قسمت 1

 مشاهده و الگوهای دلخواه را مشاهده نمایید.

شده اند را مشاهده نماییدکه  بینیپیشکه پروتئین  بعدیسهمدل های ساختار  توانیدمی Model: قسمت 2

  ارائه شده است.در این شکل فقط یک مدل 
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 کلیک نمایید. PDB formatمدل اراده شده مانند شکل فوق بر روی عبارت  PDBبرای دانلود فایل 
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 توانیدیمن نمایش داده می شود که با استفاده از دو گزینه فوق پروتئی بعدیسهدر این قسمت نیز ساختار 

 نحوه نمایش ساختار را مشاهده نمایید.
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 مدل ارائه شده را تعیین نمایید. بندیرنگ توانیدمیهمچنین با کلیک بر روی قسمت فوق 
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   swissmodelبر اساس یک ساختار الگو در سایت  هاپروتئین بعدیسهروش دوم: پیش ساختار 

الگو تهیه نمایید و سپس بر اساس پروتئین  بعدیسهاز ساختار  PDBدر این روش ابتدا باید یک فایل 

 نماییم بینیپیشپروتئین مورد نظر خود را  بعدیسهساختار پروتئین الگو ساختار 

با استفاده از بلاست پروتئین این فایل را تهیه  توانیدمیدر اختیار نداشته باشید  PDBدر صورتی که فایل 

جهت بلاست پروتئین وارد  NCBIنمود. برای این کار ابتدا بر روی لینک زیر کلیک نمایید تا به سایت 

 شوید.

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?PAGE=Proteins&PROGRAM=blastp&BLAS
T_PROGRAMS=blastp&QUERY=NP_001137312.1&LINK_LOC=protein&PAGE_TYPE
=BlastSearch 
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 در نرم افزار بلاست 

 کلیک نمایید blastpابتدا بر روی زبانه :1

 ربوطه را وارد نمایید: توالی پروتئین م2

 را انتخاب نمایید. protein Data Bank proteins(PDB)گزینه  Database: در قسمت 3
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 : این گزینه را انتخاب نمایید4

 کلیک نمایید Blast: بر روی گزینه 5

 

 

 انجام شود. هبا مشاهده پنجره فوق باید مدتی صبر نمایید تا فرایند بررسی توالی ویافتن توالی های مشاب
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ه مشاهده ک گونههمان. نماییدمیبعد از تکمیل فرایند بررسی توالی در شکل فوق نتایج بلاست را مشاهده 

پروتئین با ساختار مشابه پیشنهاد شده است. بهترین ساختار الگو  چندینبرای توالی وارد شده  نماییدمی

و  identityی است که دارای بیشترین میزان توالی وارد شده، پروتئین بعدیسهساختار  بینیپیشبرای 

Query coverage .باشد 
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 پروتئینآن   Accessionبر روی  باشدنیز میبعد از انتخاب پروتئین مناسب که معمولا اولین گزینه 

 زیر وارد شوید صفحهکلیک نمایید تا به 

 

 

ر روی تصویر مشخص شده کلیک ب باشدمیدر صفحه فوق که بیانگر مشخصات پروتئین انتخاب شده 

 نمایید تا صفحه زیر باز شود.
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 از آنجایی که برای یک باشدمیبرای پروتئین انتخاب شده  بعدیسهصفحه فوق نشان دهنده ساختارهای 

در صفحه فوق چندین ساختار  بررسی شده باشد بعدیسهپروتئین ممکن است به چندین روش ساختار 

 ارائه شده است. بعدیسه

 Chemicalو دارای کمترین تعداد  proteinدر صفحه فوق ساختاری را انتخاب نمایید که دارای یک 

 باشد سپس بر روی تصویر آن ساختار کلیک نمایید.

 

http://pishgam-bio.ir/
https://t.me/pishgam_bioinformatics


 @pishgaman_bioinformaticsتلگرام:         http://pishgam-bio.irسایت: 

و ...(، تکنیک های زیستی )ریل تایم و ...(، آنالیز داده ها،  NCBIآموزش آسان و کاربردی بیوانفورماتیک شامل: پایگاه های داده )

 میکروارناها، شبکه ها میانکنش ژن ها و پروتئین و ...

 
 

 

 بعدیسهبرای ساختار  PDBکلیک نمایید تا فایل  Downloadسپس در صفحه بعدی بر روی گزینه 

  .پروتئین دانلود شود

 

 .منماییمیپروتئین دلخواه استفاده  بعدیسهساختار  بینیپیشدانلود شده برای  PDBل یاین فاسپس از
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پروتئین مورد نظر را  بعدیسهساختار  توانمیو استفاده از آن به عنوان الگو  PDBبعد از تهیه فایل 

 ی این کار بر روی لینک زیر کلیک نماییدنمود برا بینیپیش

https://swissmodel.expasy.org/interactive#structure 

 

 سپس در صفحه فوق:

 کلیک نمایید  User Template: بر روی گزینه 1

 : توالی پروتئینی را وارد نمایید2

http://pishgam-bio.ir/
https://t.me/pishgam_bioinformatics
https://swissmodel.expasy.org/interactive#structure


 @pishgaman_bioinformaticsتلگرام:         http://pishgam-bio.irسایت: 

و ...(، تکنیک های زیستی )ریل تایم و ...(، آنالیز داده ها،  NCBIآموزش آسان و کاربردی بیوانفورماتیک شامل: پایگاه های داده )

 میکروارناها، شبکه ها میانکنش ژن ها و پروتئین و ...

 
 

 

 

کلیک نمایید تا  ..Add Template fileاین کار بر روی گزینه  یسپس باید توالی الگو را وارد نمایید برا

 پنجره زیر باز شود.

http://pishgam-bio.ir/
https://t.me/pishgam_bioinformatics


 @pishgaman_bioinformaticsتلگرام:         http://pishgam-bio.irسایت: 

و ...(، تکنیک های زیستی )ریل تایم و ...(، آنالیز داده ها،  NCBIآموزش آسان و کاربردی بیوانفورماتیک شامل: پایگاه های داده )

 میکروارناها، شبکه ها میانکنش ژن ها و پروتئین و ...

 
 

 

 پنجره فوق فایل الگویی که در مرحله قبل دانلود نمودیم انتخاب نمایید.در 

http://pishgam-bio.ir/
https://t.me/pishgam_bioinformatics


 @pishgaman_bioinformaticsتلگرام:         http://pishgam-bio.irسایت: 

و ...(، تکنیک های زیستی )ریل تایم و ...(، آنالیز داده ها،  NCBIآموزش آسان و کاربردی بیوانفورماتیک شامل: پایگاه های داده )

 میکروارناها، شبکه ها میانکنش ژن ها و پروتئین و ...

 
 

 

 بعدیسهساختار  بینیپیشکلیک نمایید تا  Build Modelبعد از اینکه فایل الگو دانلود شد بر روی گزینه 

 پروتئین آغاز شود.

 ارائه شد. قبلا که باشدمی گونههمانسایر مراحل این روش و ارائه نتایج 

http://pishgam-bio.ir/
https://t.me/pishgam_bioinformatics



