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Abstract
The White spot syndrome virus (WSSV) has emerged as one of the most  prevalent, widespread and  lethal pathogens in shrimp. The  
virus gains  entry into the shrimps  trough binding   membrane protein VP28,thereby initiatingan  infection. The present study started with  
a re-examination of the antimicrobial properties of each peptides by the Peptide Scanner server. This was followed by  an evaluation of 
the physicochemical characteristics, solubility, allergenicity, and also the toxicity of the antiviral peptides by the ProtParam, Protein-Sol, 
AllerTOP,and ToxinPred servers respectively. Subsequently, the third structure of peptides  identified in the preceding steps, comprising 
Ginkbilobin, Circulin-F, Cycloviolin-A, Cycloviolin-D, Circulin-C, Kalata-B8 and Antiviral protein Y3, was predicted by the I-TASSER 
server. The results of the molecular docking process of each peptide with VP28 protein showed that the mentioned peptides formed 4, 1, 
2, 0, 1, 4 and 10 hydrogen bonds with VP28 protein, respectively. In addition, each of them contains 25.50, 41.38, 38.71, 36.67, 33.33, 
16.13 and 36.08 percent hydrophobic amino acids, respectively. Ultimately, the Antiviral protein Y3 peptide is the most promising option, 
followed by Ginkbilobin and Kalata-B8 peptides, due to its length, the presence of hydrophobic amino acids, and the number of hydrogen 
bonds formed with the VP28 protein. Consequently, following the completion of the molecular dynamics studies, it is recommended that 
the aforementioned peptides be employed in in -vitro and in vivo investigations aimed at impeding the invasion of WSSV into the shrimp 
host and subsequently preventing infection.                         
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چکيد ه 

ویروس سندرم لکه سفید)WSSV(، به عنوان یکی از شایع ترین و کشنده ترین پاتوژن ها در جمعیت میگو در سطح جهان ظاهر شده است. 
این ویروس با اتصال به سطح سلول های میگو از طریق پروتئین VP28 می تواند وارد بدن شده و باعث بروز عفونت شود. در این مطالعه 
به منظور شناسایی پپتیدهای ضد ویروسی مهارکننده پروتئين VP28، 39 پپتید ضد ویروس از سرور CAMPR3 استخراج شد. مطالعه 
ارزیابی ویژگی های  با  Peptide Scanner شروع و  از پپتیدها توسط سرور  با بررسی مجدد آنتی میکروب )AMP( بودن هر یک  حاضر 
 ProtParam ، ProteinSol فیزیکوشیمیایی، حلالیت، آلرژنیک بودن و همچنین سمیت پپتیدهای ضد ویروسی به ترتیب توسط سرورهای
 Ginkbilobi، Circulin-F، شامل  که  قبل  مراحل  از  شده  غربال  پپتیدهای  سوم  ساختار  ادامه  در  رفت.  پیش   AllerTOP، ToxinPred
Cycloviolin-A، Cycloviolin-D، Circulin-C، Kalata-B8 و Antiviral protein Y3 هستند، توسط سرور I-TASSER پیش بینی شد. نتایج 
فرایند داکینگ مولکولی نشان داد که پپتیدهای مذکور به ترتیب 4، 1، 2، 0، 1، 4 و 10 پیوند هیدوژنی با پروتئین VP28 تشکیل داده اند. 
این درحالی است که هریک از آن ها به ترتیب دارای 25/50، 41/38، 38/71، 36/67، 33/33، 16/13 و 36/08 درصد اسید آمینه آبگریز 
 Ginkbilobin را می توان به عنوان اولین انتخاب و پس از آن نیز پپتیدهای Antiviral protein Y3 هستند. در نهایت، با توجه به نتایج پپتید
و Kalata-B8 را به عنوان مناسب  ترین و امیدوارکننده ترین گزینه ها درنظر گرفت. بنابراین پپتیدهای مذکور را بعد از انجام مطالعات 
دینامیک مولکولی می توان برای بکارگیری در مطالعات in vitro و in vivo روی مهار ورود WSSV به میزبان میگو و سپس جلوگیری از 

بروز عفونت توسط این ویروس پیشنهاد داد.  

كلمات كليدی: پپتیدهای ضد ویروسی؛ VP28؛ ویروس سندروم لکه سفید؛ بیوانفورماتیک
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مقدمه
ویروس سندرم لکه سفید )WSSV( مهم ترین پاتوژن اقتصادی میگوی 
پرورشی در سراسر جهان است، این ویروس که سبب رسوب غیرنرمال 
و عدم جذب نمک کلسیم در اپی درم کوتیکول می شود می تواند تا 100 
درصد تلفات در ده روز اول بروز عفونت در مزارع پرورش میگو ایجاد 
کند. میزبان اصلی این ویروس سخت پوستان ده پا هستند که با انتقال 
به صورت افقی یا عمودی می توانند به این ویروس آلوده شوند )1, 2(. 
این بیماری در میگو می تواند سبب جداشدن سریع پوسته میگو  بروز 
شدن  بزرگ  و  رنگ  تغییر  و  همولنف  انعقاد  عدم  و  درمیس  لایه  از 
هپاتوپانکراس شود )3(.  علاوه بر این میگوهای درگیر با این ویروس به 
شدت بی حال و سست می شوند و به دنبال آن توقف یا کاهش شدید 
مصرف غذا در آن ها دیده می شود و ظرف چند روز، میگوهای در حال 
مرگ در کناره های استخرها و نزدیک به سطح آب دیده می شوند. در 
میگوهای مبتلا به عفونت حاد ناشی از این ویرس نرخ تلفات بالا همراه 
با مرگ و میر توده ای مشاهده می شود )4(. از راه های کنترل و پیشگیری 
کلرین،  مانند  ترکیباتی  از  استفاده  به  می توان  ویروس  این  شیوع  از 
فرمالین، پویدین، آیوداین، اتیل الکل، ازون، بکارگیری UV، استفاده از 
پست لاروهای عاری از بیماری و قوی، ممانعت از ورود سخت پوستانی 
مانند خرچنگ و میگوهای وحشی به استخر پرورشی اشاره داشت)5( 
همچنین واکسیناسون توسط واکسن های نوترکیب زیرواحدی )6( و با 
بکارگیری ویروس های غیرفعال شده به روش اشعه گاما )7( نیز تاکنون 
پنج  حداقل  دارای   WSSV ویروس  است.  گرفته  قرار  استفاده  مورد 
پروتئین ویریون اصلی است که سه تا از آن ها در نکلئوکپسید میله ای 
و   VP19( ویروس  غشای  در  دیگر  دوتای  و   )VP26  ,VP24  ,VP15(
ساختاری  پروتئین های  سایر  با  شباهتی  هیچ  که  دارند  وجود   )VP28
 .)8( دارند  بیماری زایی ویروس  ندارند ولی نقش مهمی در  ویروس ها 
سلول های  به  ویروس  اتصال  در شروع   VP28 اصلی  پوششی  پروتئین 
کمک  ویروسی  عفونت  این  گسترش  به  نتیجه  در  است.  حیاتی  میگو 
می کند. از آنجا که، این پروتئین پوششی را عامل اصلی تکثیر ویروس و 
عفونت بر می شمارند، بنابراین از آن به طور گسترده برای توسعه واکسن 
و تشخیص مبتنی بر آنتی بادی برای بیماری ویروس لکه سفید استفاده 
می کنند )9, 10(. پروتئین  VP28 شامل یک بشکه β و یک مارپیچ α در 
بخش N ترمینال است که با زاویه A 20 از صفحه β بیرون زده است. 
این مارپیچ α برجسته که شامل اسید آمینه های Thr32 تا Asn47 است 
توسط یک سیم پیچ 2 اسید آمینه ای به هسته بشکه β متصل می شود. 
Å 35 )ارتفاع( در Å 15 )قطر( است )11(.  ابعاد کلی صفحه β تقریباً 
برای مقابله با پاتوژن ها از طریق تقویت سیستم ایمنی ذاتی در میگو، 
روش هایی برای مانند بکارگیری محرک های سیستم ایمنی از قبیل بتا 1 
و 3 گلوکان، پپتیدوگلیکان و لیپوپلی ساکارید، استفاده از پروبیوتیک ها 
از  استفاده  و همچنین  میگوها  تقویت سلامت عمومی  و  اصلاح  برای 
کیفی  مدیریت  و  ذخیره سازی  برای  ویروس  از  عاری  لاروهای  پست 
شده  استفاده  ویروس  ناقل  عوامل  ورود  از  جلوگیری  همچنین  و  آب 
از آن ها  بکارگیری هیچ یک  ادعا داشت که  است و متاسفانه می توان 
تاکنون موفق نبوده است )12, 13(. پپتیدها توالی آمینواسیدی هستند 
که توسط پیوند پپتیدی به یکدیگر متصل شده اند. این ترکیبات در طیف 

گسترده ای از فرآیندهای سلولی و فیزیولوژیکی مشارکت دارند. امروزه 
است.  انجام  حال  در  پپتیدها  بکارگیری  با هدف  بسیاری  پژوهش های 
یکی از این مباحث استفاده از این ترکیبات به عنوان به  عنوان دارو در 
صنعت داروسازی، مهار سرطان و تومور، مشارکت در بیان یا خاموش 
کردن ژن، انتقال هدفمند پپتیدها به بافت ها، محرک رشد و حفظ مواد 
غذایی بوده است. پپتیدها می توانند خواص ارزشمندی همچون خاصیت 
ضد میکروبی، ضد سرطانی، آنتی  اکسیدانی و آنتی بایوفیلم از خود نشان 
دهند. به  طورکلی، پپتیدها در طبیعت به صورت محدود هستند، بنابراین 
محققان با سنتز آن ها به  عنوان پپتیدهای زیستی فعال، می توانند طیف 
گسترده ای ازآن ها را تولید نمایند )8, 9, 14(. بنابراین هدف از مطالعه 
 )AMP( میکروبی  ضد  کوچک  پپتیدهای  مناسب ترین  شناسایی  پیشرو 
برای مهای پروتئين VP28 از ويروس سندروم لکه سفید با هدف استفاده 
از این پپتیدها در طراحی ترکیبات دارویی برعلیه بیماری سندروم لکه 

سفید در میگو می باشد.

روش انجام کار
جمع آوری پپتیدهای ضد ویروسی و بررسی احتمال ضد میکروبی 

بودن آن ها
در پژوهش حاضر به منظور جمع آوری توالی اسید آمینه ای پپتیدهای 
 CAMPR3 میکروبی  ضد  داده های  معتبر  پایگاه  به  ویروسی،  ضد 
راستا،  این  در  شد.  مراجعه   )/http://www.camp3.bicnirrh.res.in)(
توالی های پپتیدی موجود در این مجموعه ابتدا بر اساس طول )1-100 
ویروسی  ضد  همچنین  و  تجربی  تایید  اساس  بر  سپس  و  آمینه(  اسید 
بودن هر یک از آن ها فیلتر شدند. در ادامه از میان توالی های پپتیدی 
 UniProt3سررو در  شناسایی  شماره  دارای  که  توالی هایی  شده،  فیلتر 
)https://www.uniprot.org/( بودند انتخاب گردیدند. همچنین، توالی 
از پایگاه اسید آمینه ای پروتئینی VP28 از ويروس سندروم لکه سفید 

دسترسی  شماره  با   )/https://www.ncbi.nlm.nih.gov)(  NCBI3
YP-009220614.1به دست آمد. برای بررسی احتمال AMP پپتیدهای 
https://)( Antimicrobial Scanner Peptide3ضد ویروسی بالقوه، سرور

آستانه  سطح  با   2 ورژن   )www.dveltri.com/ascan/v2/ascan.html
<0/5 استفاده شد. بدین منظور، توالی اسید آمینه هر پپتید ضد ویروسی 
بالقوه ای در قالب FASTA در سررو مذکور ثبت شد. با هدف افزایش 
میزان حساسیت این انتخاب، پپتیدهای ضد ویروسی با امتیاز بالاتر از 
0/7 انتخاب شدند. در نهایت، پپتیدهای ضد ویروسی بالقوه باقی مانده 

برای تجزیه و تحلیل بعدی استفاده شد.

ارزیابی خواص فیزیکوشیمیایی و حلالیت پپتیدهای ضد ویروسی
در مطالعه حاضر، مهم ترین خواص فیزیکوشیمیایی پپتیدهای ضد ویروسی 
بدست آمده از مرحله قبلی مانند نقطه ایزوالکتریک، GRAVY، شاخص 
https://)(  ProtParam3سرور توسط  خالص  بارالکتریکی  و  ناپایداری 

web.expasy.org/protparam/( بررسی شد. برای پیش بینی این خواص، 
توالی اسید آمینه هر پپتید روی سرور مذکور بارگذاری شد. پپتیدهایی 
که شاخص ناپایداری آن ها بیش از 40 بود یا بار خالص الکتریکی منفی 
یا صفر داشتند از تجزیه و تحلیل های بعدی در این مطالعه حذف شدند. 
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PEPTIDE2.0 سپس آبگریزی/آب دوستی پپتیدهای باقی مانده توسط سرور
 (https://www.peptide2.com/N_peptide_hydrophobicity_hydrophilicity.php)
ارزیابی شد تا پپتیدهای ضد ویروسی باقی مانده از مرحله قبل، در رابطه 
از  استفاده  با  نهایت مجددا  در  غربال شوند.  نیز مجدد  ویژگی  این  با 
فرمت FASTA توالی اسید آمینه هر پپتید ضد ویروسی، حلالیت آن ها 
 Protein-Sol (https://protein-sol.manchester.ac.uk/( نیز با بکارگیری  سرور

ارزیابی شد.

ارزیابی آلرژنیک بودن و همچنین سمیت پپتیدهای ضد ویروسی
 در این مرحله هر یک از پپتیدهای ضد ویروسی که در مرحله غربالگری
 توسط خواص فیزیکوشیمایی تایید شده بودند، جهت تعیین آلرژن بودن
   یا نبودن و همچنین سمی بودن یا نبودن آن ها به ترتیب توسط سرور
  AllerTOP v. 2.0 (https://www.ddg-pharmfac.net/AllerTOP/) وسرور
 ToxinPred(https://webs.iiitd.edu.in/raghava/toxinpred/protein.php) بررسی

 شدند. برای استفاده از هر دو سرور مذکور توالی هر یک از پپتیدهای
کوچک ضد میکروبی بکار گرفته شدند

پیش بینی ساختار سوم
بر  )پپتیدهایی که  پپتیدهای ضد ویروس غربال شده  ساختارهای سوم 
اساس پروفایل اسید آمینه اختصاصی خود دارای ویژگی  هایی همچون 
آبگریزی، حلالیت، غیر سمیت و غیر آلرژنیک هستند( به همراه پروتئین 
I-TASSER (https://zhanggroup.org/I- سرور  از  استفاده  با   VP28

TASSER/) مدل شدند. بهترین مدل پروتئین VP28 توسط این سرور 
که دارای بالاترین امتیاز اطمینان )C-Score( بود، به ترتیب با استفاده از 
GalaxyRefine (http://galaxy.seoklab.org/cgi-bin/submit. سرورهای
VADAR(http://vadar.wishartlab.com/(و(cgi?type=REFINE2

پالایش و اعتبارسنجی شد.

داکینگ مولکولی
تعامل بین پروتئین VP28 به عنوان گیرنده و پپتیدهای ضد ویروسی 
سرور  از  استفاده  با  جداگانه  طور  به  لیگاند  عنوان  به  شده  انتخاب 
 ClusPro2.0 شد.  انجام   (ClusPro (https://cluspro.bu.edu/login.php
یک سرور کاملًا خودکار است که برای پیش بینی تعامل پروتئین و پروتئین 
برنامه  یک  که   Piper از  سرور  این  اول،  مرحله  در  می شود.  استفاده 
بر  مرحله  این  در  می کند.  استفاده  است   FFT بر  مبتنی  اتصال سخت 
اساس الگوریتم سرور ClusPro ، در ابتدا لیگاندها با 70000 بار چرخش 
می چرخند و در سه محور X، Y و Z نسبت به گیرنده روی یک شبکه 
)grid( انتقال می یابند. از بین این 70000 چرخش 1000 مورد چرخشی 
میزان  کمترین  با  را  گیرنده  روی  لیگاند  انتقال  یا  جایگیری  بهترین  که 
انرژی نشان دادند انتخاب می شود و آن هایی که دلیل انرژی اتصال بالا 
ناپایدار هستند حذف می شوند. در ادامه خوشه بندی داکینگ پروتئین 
برای  موقعیت  نزدیکترین  وقت  هر  که  است  این صورت  به  لیگاند  و 
مجاور شدن صحیح لیگاند به رسپتور با شعاع rmsd 9 انگستروم کربن 
آلفا پیدا شود به عنوان مرکز خوشه انتخاب می شود و همسایگان آن نیز 
اعضای خوشه می شوند. سپس همه این ها از مجموعه حذف می شوند 
و سیستم به دنبال مرکز خوشه دوم خواهد گشت. در نهایت، تعداد و 

طول پیوندهای هیدروژنی حاصل از این برهم کنش ها و همچنین اسید 
آمینه های درگیر در این ارتباط، توسط نرم افزار + LigPlot ورژن 2/2/8 

و نرم افزار PyMol ورژن 1/3 بررسی و مشاهده شدند.

نتایج
جمع آوری داده ها و بررسی احتمال ضد میکروبی

در راستای انجام مطالعه پیشرو، جمع آوری پپتیدهای کوتاه ضد ویروسی 
از پایگاه داده CAMPR3 با موفقیت انجام شد. در این مجموعه پپتیدهای 
ضد ویروسی که دارای طول )100-1 اسید آمینه( و کد دسترسی به سرور 
UniProt و همچنین تایید شده از طریق آزمایشات تجربی بودند حضور 
داشتند )جدول 1(. تمامی پپتیدهای جمع آوری شده برای بررسی بیشتر 
از نظر امکان ضد میکروبی بودن مجدد بررسی شدند و به جز پپتیدهای 
سایر  نشدند،  شناخته  میکروب  ضد  که   Cicadin و   Alpha-basrubrin
پپتیدهای استخراج شده از مرحله قبل با امتیاز بالایی به عنوان یک پپتید 

ضد میکروبی شناخته و تایید شدند )جدول 1(.

ارزیابی خواص فیزیکوشیمیایی پپتیدهای ضد میکروبی
پپتیدهای  از  یک  هر  فیزیکوشیمیایی  خواص  بررسی  پروژه حاضر،  در 
انجام  موفقیت  با   ProtParam سرور  توسط  قبل  مرحله  از  باقی مانده 
پپتیدهای مورد بررسی به  از  نتایج بدست آمده بخشی  بر اساس  شد. 
دلیل داشتن بار خالص منفی یا صفر و یا شاخص بی ثباتی بالاتر از 40 
میکروبی  پپتیدهای ضد  بیشتر حذف شدند.  تحلیل  و  تجزیه  از   )40>(
 Beta-basrubin، Rhesus theta  ،Peptide Ctri9194 شامل  شده  حذف 
 subunit A precursor، Thaumatin-like protein  ,3/1-defensin
 Neutrophil  ،2-Vhl  ،1.1-Circulin-E، Caerin  ،06-NP  ،, Actc2
 Palicourein،  ،1-Mytilin-B، Melittin، Vhl  ،6-Defensin  ،3  defensin
 4-precursor، Corticostatin  3-Corticostatin  ،6-Corticostatin
باقی  پپتیدهای  می باشند   57-Antimicrobial peptide و   precursor
مانده در جدول 2 نشان داده شده اند. از بین پپتیدهای ضد ویروسی 
باقیمانده، بیشترین طول و در نتیجه بیشترین وزن مولکولی مربوط به 
 Maximin 1 و کمترین آنها مربوط به پپتید Antiviral protein Y3 پپتید
بود. از طرفی بیشترین نقطه ایزوالکتریک با شاخص 11/71 مربوط به 
 GRAVY ویژگی  پایین ترین  و  بالاترین  و  بود   Cycloviolin-B پپتید 
پپتیدهای  به  مربوط  ترتیب  به   1/188 و   -0/608 شاخص های  با  نیز 

Cycloviolin-A و Beta-defensin می باشد )جدول 2(.

ارزیابی میزان آب گریزی و حلالیت پپتیدها
Protein-Sol، مشخص شده که  بر اساس نتایج ارائه شده توسط سرور 
تمام پپتیدهای باقی مانده از مرحله قبل محلول می باشند )جدول 3(. از 
طرفی ویژگی آبگریزی پپتیدهای انتخاب شده از مرحله قبل با موفقیت 
با استفاده از سرور PEPTIDE 2.0 تعیین شد. همانطور که در جدول 
3 گزارش شده است، پپتیدهای انتخاب شده بر اساس درصد اسیدهای 
 3-Dermaseptin آمینه آبگریز دسته بندی شدند. نتایج نشان داد که پپتید
تعداد  بیشترین  دارای  آبگریز  آمینه  اسید  باقیمانده  درصد   53/33 با 
با 16/13   Kalata-B8 پپتید  آبگریز است، در حالی که  اسیدهای آمینه 

مهار ویروس سندرم لکه سفید در میگو با استفاده از  ...
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.CAMPR3 جدول 1- لیست پپتیدهای کوتاه ضد ویروسی استخراج شده از پایگاه

احتمال آنتی 
میکروب بودن   

شمارهنام پپتیدUniProt IDمنبعتوالی اسید آمینه

AMP )0/53(YIRDFITRRPPFGNIChaerilus tricostatus23415044Peptide Ctri91941

AMP )0/51(KIMAKPSKFYEQLRGRBasella albaP83187Beta-basrubin2

AMP )1(GFCRCICTRGFCRCICTRMacaca mulattaP82270 Rhesus theta defensin-1/3, subunit
A precursor3

AMP )0/98(ATFNFINNCPFTVWAAAVPGActinidia chinensisP83958Thaumatin-like protein , Actc24

NON-AMP )0/01(GADFQECMKEHSQKQHQHQGBasella albaP83186Alpha-basrubrin5

AMP )1(CLGVGSCNDFAGCGYAIVCFWstreptomyces strain AA6532-NP-066

AMP )0/99(GLLSVLGSVAKHVLPHVVPVIAEHLLitoria splendidaP62568Caerin-1.17

AMP )0/99(GIGAVLKVLTTGLPALISWIKRKRQQApis mellifera1BH1, 2MLTMelittin8

AMP )0/99(GIGTKILGGVKTALKGALKELASTYANBombina maximaP83080Maximin 19

AMP )1(GTACGESCYVLPCFTVGCTCTSSQCFKNLeonia cymosaP84638Cycloviolin-B10

AMP )1(CSCRTSSCRFGERLSGACRLNGRIYRLCCRattus norvegicusQ62713 Neutrophil antibiotic peptide
NP-3 precursor11

AMP )1(AIPCGESCVWIPCISAAIGCSCKNKVCYRChassalia parvifloraP84644Circulin-F12

AMP )1(DCYCRIPACIAGERRYGTCIYQGRLWAFCCHomo sapiensP59666Neutrophil defensin 3, Defensin-613

AMP )1(RCICTTRTCRFPYRRLGTCIFQNRVYTFCCCavia porcellusQ64365
 Neutrophil cationic peptide 1

type B preproprotein
14

AMP )1(GLPVCGETCFTGTCYTNGCTCDPWPVCTRNViola hederaceaP85231Vhl-215

AMP )0.99(ALWKNMLKGIGKLAGKAALGAVKKLVGAESPhyllomedusa sauvagiiP80279Dermaseptin-316

AMP )1(GIPCGESCVFIPCLTTVAGCSCKNKVCYRNLeonia cymosaP84639Cycloviolin-C17

AMP )1(GFPCGESCVFIPCISAAIGCSCKNKVCYRNLeonia cymosaP84640Cycloviolin-D18

AMP)1(CGESCVFIPCITSVAGCSCKSKVCYRNGIPChassalia parvifloraP84641Circulin-C19

AMP )0/99(KIPCGESCVWIPCVTSIFNCKCENKVCYHDChassalia parvifloraP84642Circulin-D20

AMP )0/99(KIPCGESCVWIPCLTSVFNCKCENKVCYHDChassalia parvifloraP84643Circulin-E21

AMP )1(ACYCRIGACVSGERLTGACGLNGRIYRLCCRRattus norvegicusQ62714
 Neutrophil antibiotic peptide

NP-4 precursor
22

AMP )0/99(SISCGESCAMISFCFTEVIGCSCKNKVCYLNViola hederaceaP84522Vhl-123

AMP )1(GSVLNCGETCLLGTCYTTGCTCNKYRVCTKDOldenlandia affinisP85175Kalata-B824

AMP )1(GVIPCGESCVFIPCISAAIGCSCKNKVCYRNLeonia cymosaP84637Cycloviolin-A25

AMP )0/99(ATCYCRTGRCATRESLSGVCEISGRLYRLCCRHomo sapiensQ01523Human Defensin-526

AMP )1(VVCACRRALCLPRERRAGFCRIRGRIHPLCCRROryctolagus cuniculusP01376Corticostatin-3 precursor27

AMP )1(VVCACRRALCLPLERRAGFCRIRGRIHPLCCRROryctolagus cuniculusP01377Corticostatin-4 precursor28

AMP )1(SCASRCKGHCRARRCGYYVSVLYRGRCYCKCLRCMytilus edulisP81613Mytilin-B29

AMP )1(GICACRRRFCLNFEQFSGYCRVNGARYVRCCSRROryctolagus cuniculusP80223Corticostatin-630
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.CAMPR3 ادامه جدول 1- لیست پپتیدهای کوتاه ضد ویروسی استخراج شده از پایگاه

احتمال آنتی 
میکروب بودن

شمارهنام پپتیدUniProt IDمنبعتوالی اسید آمینه

AMP )1(
EKKCPGRCTLKCGKHERPTLPYNCGKYICCVP

VKVK
Caretta carettaP0CAP0Reptilian Defensin31

AMP )0.99(
GDPTFCGETCRVIPVCTYSAALGCTCDDRSDGL

CKRN
Palicourea condensataP84645Palicourein32

AMP )0.98(
ANTAFVSSAHNTQKIPAGAPFNRNLRAMLADLR

QNAAFAG
Ginkgo bilobaP83171Ginkbilobin33

AMP )1(
AAPCFCSGKPGRGDLWILRGTCPGGYGYTSNCY

KWPNICCYPH
Anemonia sulcataP11494

 Antihypertensive protein

BDS-1
34

AMP )1(
NDPEMQYWTCGYRGLCRRFCHAQEYIVGHHGC

PRRYRCCAVRS
Epinephelus coioidesH6UWK5Beta-defensin35

NON-AMP )0/01(
NEYHGFVDKANNENKRKKQQGRDDFVVKPNNF

ANRRRKDDYNENYYDDVDAADVV
Cicada flammataP83282Cicadin36

AMP )0/99(
KRRPAKAWSGRRTRLCCHRVPSPNSTNLKGHHV

RLCKPCKLEP
EPRLWVVPGALPQV

Homo sapiensQ6UWK7Antimicrobial peptide-5737

)AMP )1(

GSGPTYCWNEANNPGGPNRCSNNKQCDGARTC

SSSGFCQGTSRKPDPG

PKGPTYCWDEAKNPGGPNRCSNSKQCDGARTCS

SSGFCQGTA GHAAA

Scytonema variumP86041Antiviral lectin scytovirin38

AMP )99(

AACARFIDDFCDTLTPNIYRPRDNGQRCYAVNG
HRCDFTVFN

TNN
GGNPIRASTPNCKTVLRTAANRCPTGGRGKINPN

APFLFAIDPN
DGDCSTNF

 Pleurotus

citrinopileatus
P83477Antiviral protein Y339

درصد کمترین تعداد باقیمانده اسید آمینه آبگریز را دارد.

 تعیین و اعتبارسنجی سازه های درجه سوم
 Ginkbilobin، Circulin-F، پپتیدهای  از  هریک  سوم  ساختارهای 
 Antiviral و Kalata-B8 و Cycloviolin-A، Cycloviolin-D، Circulin-C
 ،1/43  )C-score( اطمینان  ضرایب  بالاترین  با  ترتیب  به   protein Y3
ضریب  با   VP28 پروتئین  و   1/50  ،0/83  ،0/34  ،0/60  ،0/62  ،0/34
به  دستیابی  برای  بعد،  مرحله  در  شدند.  مدل سازی   -0/74 اطمینان 
ارائه شده،   VP28 پروتئین تاخورگی مدل سه بعدی  دقیق ترین حالت 
از سرور GalaxyRefine استفاده شد و سپس از بین 6 مدل ارائه شده 
بهترین مدل با بکارگیری تجزیه و تحلیل Ramachandran تأیید شد. در 
مدل نهایی تصفیه شده از پروتئین VP28 90%، 7%، و 0% باقیمانده ها 
به ترتیب در مناطق هسته، مجاز و خارج قرار داشتند، در حالی که این 

مقادیر در مدل اولیه که توسط سرور I-TASSER پیش بینی شده بود، 
63%، 28% و 3% بودند )شکل 1(. 

بررسی داکینگ مولکولی بین پپتیدهای ضد ویروسی و پروتئین 
VP28

بررسی برهمکنش احتمالی بین پروتئین VP28 و پپتیدهای ضد ویروسی 
 Ginkbilobin، Circulin-F، Cycloviolin-A، Cycloviolin-D،( نهایی 
Circulin-C، Kalata-B8 و Antiviral protein Y3( با استفاده از سرور 
اتصال  نتایج   .)2 )شکل  شد  انجام  موفقیت  و  دقت  با   ClusPro  2.0
 Ginkbilobin، مولکولی نشان داد که کمترین انرژی اتصال بین پپتیدهای
 Circulin-F، Cycloviolin-A، Cycloviolin-D، Circulin-C، Kalata-B8
و Antiviral protein Y3 و پروتئین VP28 به ترتیب 1028/3-، 367/1-، 
740/5-، 774/0-، 770/0-، 763/4- و kcal/mol -847/7 بود جدول )4(. 

مهار ویروس سندرم لکه سفید در میگو با استفاده از  ...
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جدول 2- خواص فیزیکوشیمایی پپتیدهای ضد ویروسی.

نام پپتیدطولوزن مولکولیGRAVYpIشاخص ناپایدرایشارژ خالص

+2104/65-0/46710/741865/1715Peptide Ctri9194

+453/54-1/06210/451952/3516Beta-basrubin

+440/950/5229/012098/5818Rhesus theta defensin-1/3, subunit A precursor

028/090/7305/562140/4420Thaumatin-like protein , Actc2

-129/781/1573/82185/5321NP-06

+5-5/280/35010/303023/7230Dermaseptin-3

+37/030/2529/832765/1627Maximin 1

+368/270/3895/962910/3328Cycloviolin-B

015/020/1136/713420/0330Circulin-D

+216/170/5608/333125/7230Circulin-C

+225/800/6258/343075/7029Circulin-F

026/790/0906/7143420/0330Circulin-E

+127/530/237/673307/8131Kalata-B8

+228/760/6818/333235/8831Cycloviolin-A

+428/820/3038/963338/9731Neutrophil antibiotic peptide NP-4 precursor

+329/18-0/3098/644714/4243Antihypertensive protein BDS-1

029/701/1887/022585/1325Caerin-1.1

+731/600/6089/394080/9836Reptilian Defensin

+232/980/4508/333166/7730Cycloviolin-C

+236/770/5078/333170/7630Cycloviolin-D

+337/12-0/18011/714213/7540Ginkbilobin

+537/39-0/1699/253281/8329Neutrophil antibiotic peptide NP-3 precursor

-139/210/0434/373199/6330Vhl-2

+639/350/0579/493682/3930Neutrophil cationic peptide 1 type B preproprotein

+241/060/1238/333492/1030Neutrophil defensin 3, Defensin-6

+944/30-0/3449/583981/7634Mytilin-B

+544/730/27312/022847/4926Melittin

056/120/6905/853340/9431Vhl-1

+160/26-0/1894/783928/4337Palicourein

+7440/96-0/3449/844051/7434Corticostatin-6

+984/77-0/11211/403897/7933Corticostatin-3 precursor
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ادامه جدول 2- خواص فیزیکوشیمایی پپتیدهای ضد ویروسی.

جدول 3- میزان آبگریزی و حلالیت پپتیدهای ضدویروسی غربال شده از آنالیزهای خواص فیزیکوشیمایی.

نام پپتیدطولوزن مولکولیGRAVYpIشاخص ناپایدرایشارژ خالص

+887/050/13911/123854/7633Corticostatin-4 precursor

+413/79-0/1138/963588/19321Human Defensin-5

+436/11-0/8028/925179/9243Beta-defensin

+1171/31-0/75411/286518/7557Antimicrobial peptide-57

+430/61-1/1008/599722/4895Antiviral lectin scytovirin

+316/78-0/5698/581057/7797Antiviral protein Y3

نام پپتیدشاخص حلالیتدرصد آبگریزیNeutral% Basic% Acidic%آلرژن بودنسمیت

0/774Dermaseptin-3 )محلول(23/332033/3353/33آلرژنغیر سمی

0/638Ginkbilobin  )محلول(32/512/52/525/5غیرآلرژنغیر سمی

0/798Circulin-F  )محلول(44/8310/343/4541/38غیرآلرژنغیر سمی

0/710Maximin 1  )محلول(40/7414/813/740/74آلرژنغیر سمی

0/827Cycloviolin-A  )محلول(48/399/683/2338/71غیرآلرژنغیر سمی

0/703Cycloviolin-D  )محلول(50103/3336/67غیرآلرژنغیر سمی

0/818Circulin-C  )محلول(53/33103/3333/33غیرآلرژنغیر سمی

0/818Cycloviolin-C  )محلول(53/33103/3333/33آلرژنغیر سمی

0/707Antihypertensive protein BDS-1  )محلول(53/4611/632/3332/56غیرآلرژنسمی

0/631Neutrophil antibiotic peptide NP-4 precursor  )محلول(51/6116/133/2329/03آلرژنغیر سمی

0/638Reptilian Defensin  )محلول(38/8927/785/5627/78آلرژنسمی

0/627Neutrophil cationic peptide 1 type B preproprotein  )محلول(53/3320026/67غیرآلرژنسمی

0/663Neutrophil antibiotic peptide NP-3 precursor  )محلول(55/1720/693/4520/69آلرژنغیر سمی

0/715Kalata-B8  )محلول(67/749/684/4516/13غیرآلرژنغیر سمی

0/725Human Defensin-5  )محلول(53/1318/756/2521/88آلرژنسمی

0/575Beta-defensin  )محلول(194423/266/9825/58غیرآلرژنسمی

0/759Antiviral lectin scytovirin  )محلول(60/0011/586/3222/11آلرژنسمی

0/565Antiviral protein Y3  )محلول(43/312/378/2536/08غیرآلرژنغیر سمی

مهار ویروس سندرم لکه سفید در میگو با استفاده از  ...
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شکل A - 1- پیش بینی ساختار سوم پروتئین VP28 بعد از ریفاین کردن. B: نمودار راماچاندران مربوط به ساختار سوم پروتئین VP28 بعد از ریفاین کردن. 

شکل 2- داکینگ مولکولی بیین پپتیدهای نهایی ضد ویروسی و پروتئین VP28 از ویروس سندروم لکه سفید. رنگ سبز مربوط به پروتئین VP28 از ویروس سندروم لکه سفید است و رنگ آبی 

مربوط به پپتیدهای ضد ویروسی انتخاب شده در این مطالعه می باشد.
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 .LigPlot+ توسط نرم افزار VP28 شکل 3- نمایش پیوندهای هیدوژنی بین اسید آمینه های پپتیدهای ضد ویروسی و پروتئین

تعداد و طول پیوندهای هیدوژنی حاصل از ارزیابی های داکینگ مولکولی پروتئین VP28 و پپتیدهای ضد ویروسی. A، B، C، D، E، F و G به ترتیب مربوط به داکینگ مولکولی پپتیدهای ضد 

ویروسی Antiviral protein Y3، Ginkbilobin، Circulin-F، Cycloviolin-A، Cycloviolin-D، Circulin-C ، Kalata-B8  و پروتئین VP28 از ویروس سندروم لکه سفید می باشد. اتم های 

کربن با رنگ سیاه، اکسیژن با رنگ قرمز و نیتروژن با رنگ آبی نمایش داده شده است. پیوندهای هیدوژنی به رنگ سبز و پیوند های یونی به رنگ قرمز نشان داده شده اند. در این شکل اسید 

آمینه های مربوط به پپتیدهای ضد ویروسی به رنگ سبز و حرف "P" و اسید آمینه های مربوط به پرتئین VP28 به رنگ آبی و حرف "V" مشاهده می شود.

تجزیه و تحلیل بیشتر برای تعیین تعداد و طول پیوندهای هیدروژنی با 
استفاده از نرم افزار +LigPlot ورژن 2/2/8 انجام شد. بر اساس نتایج، 
از بین پپتیدهای ذکر شده، پپتید Cycloviolin-D قادر به تشکیل هیچ 
 Ginkbilobin، نبود در حالی که پپتیدهایVP28  نوع پیوندی با پروتئین
 Antiviral و   Circulin-F، Cycloviolin-A، Circulin-C ،Kalata-B8
protein Y3  به ترتیب 4، 1، 2، 1، 4 و 10 پیوند هیدوژنی با پروتئین 

VP28 تشکیل داده اند )جدول 5، شکل 3(.

بحث
پاتوژن  مهم ترین  که  است  پوششی   dsDNA ویروس  یک  که   WSSV
 VP28 پروتئین   .)2( است  جهان  در سراسر  پرورشی  میگوی  اقتصادی 
می باشد،  میگوها  سلول های  سطح  به   WSSV اتصال  اصلی  عامل  که 
می کند.  ایفا  میزبان  سلول  درون  به  ویروس  نفوذ  در  را  مهمی  نقش 
این  بر ضد  تولید شده  آنتی بادي هاي  که  است  همچنین مشخص شده 
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.VP28 جدول 4- آنالیز داکینگ مولکولی هر یک از پپتیدهای ضد ویروسی منتخب و پروتئین

.VP28 جدول 5- لیست اسید آمینه های شرکت کننده در پیوند هیدوژنی هر یک از پپتیدهای ضدویروسی منتخب و پروتئین

انرژی اتصال مرکز خوشه

 )کیلوکالری بر مول(

کمترین انرژی اتصال خوشه های تشکیل 

شده )کیلوکالری بر مول(
نام پپتیدتعداد خوشه های تشکیل شده

-939/1-1028/3264Ginkbilobin

-656/8-367/1258Circulin-F

702/1-740/5280Cycloviolin-A

-679/1-774/0249Cycloviolin-D

-677/5-770/0355Circulin-C

322Kalata-B8ا650/5-763/4-

-748/0-847/7205Antiviral protein Y3

نام پپتیداسید آمینه های پپتیدهای ضد ویروسیاسید آمینه های پروتئین VP28طول پیوند هیدوژنی )انگستروم(

سرین 8ترئونین 2/9134

Ginkbilobin سرین 7تیروزین 2/8829

ترئونین 3آرژنین 2/8328 & 2/62

Circulin-Fلیزین 25آسپارتیک اسید 2/5273

Cycloviolin-Aلیزین 26آسپارتیک اسید 2/6573 & 2/56

---Cycloviolin-D

Circulin-Cلیزین 22سرین 2/8371

تیروزین 25آسپارتیک اسید 2/9275

Kalata-B8
تریپتوفان 14تیروزین 2/7729

تیروزین 9گلوتامین 2/9645

آرژنین 26گلوتامین 2/9245

آرژنین 27آسپارتیک اسید 2/772 & 2/89

Antiviral protein Y3

آسپارژین 89ترئونین 2/9732

تیروزین 95تیروزین 2/8029

آرژنین 35تیروزین 2/6129 & 2/89

آرژنین 35آسپارژین 3/0331

آسپارتیک اسید 90آسپارژین 2/9631

آرژنین 20آسپارتیک اسید 3/3749

آرژنین 20سرین 2/71199
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مهار  را  ویروسی  عفونت  و  کرده  خنثی  را  ویروس  می توانند  پروتئین 
نمایند )10(. در حالی که پیشرفت های علمی در مقیاس بزرگ منجر به 
است،  داروهای ضدویروسی شده  و  واکسن ها  توزیع گسترده  و  تولید 
امروزی  انسانی  بیماری های  اصلی  عوامل  از  یکی  ویروس ها  هنوز  اما 
مجدد  ظهور  و  ویروسی  مقاومت  روزافزون  گزارش های  هستند. 
قرار  فشار  تحت  را  علمی  و  بهداشتی  جامعه  ویروسی  اپیدمی های 
می دهد تا دائماً مولکول های جدیدی با پتانسیل ضد ویروسی پیدا کنند. 
پپتیدهای  از  استفاده  و  است  متعددی  رویکردهای  این جستجو شامل 
کرده  معرفی  ارزشمند  جایگزین  یک  عنوان  به  را  خود  ضدمیکروبی 
است )AMPs .)15 مولکول های بیولوژیکی کوچکی هستند که از طریق 
تعدیل  و  گوارش  دستگاه  هموستاز  حفظ  میکروارگانیسم ها،  به  حمله 
پاسخ های التهابی در مکانیسم های دفاعی موجودات دخیل هستند، این 
که  می شوند  یافت  پروکاریوت ها  هم  و  یوکاریوت ها  در  هم  ترکیبات 
ضدویروس  )ضدباکتری،  ضدمیکروبی  فعالیت های  از  گسترده ای  طیف 
و ضدقارچ( را از خود نشان دادند )16(. تحقیقات نشان داده است که 
برخی پپتیدها، می توانند فعالیت ضدویروسی قابل  توجهی را، هم در 
شرایط آزمایشگاهی و هم در شرایط تجربی از طریق ارتباط مستقیم 
با ویروس نشان دهند. پپتیدها از طرق مختلفی می توانند ویروس ها رو 
نابود کنند، که ازجمله این روش ها می توان به غیرفعال کردن ویروس، 
خاص  گیرنده های  با  تعامل  سلول ها،  به  ویروس  ورود  از  ممانعت 
سلول درگیر یا با متوقف کردن پروتئین های ویروسی که با سلول های 
پپتیدهای  تعداد  اگرچه   .)18  ,17( کرد  اشاره  می شوند،  مرتبط  هدف 
حال  در  ولی  است،  کم  هنوز  ضدویروسی  فعالیت  با  ضدمیکروبی 
حاضر پتانسیل زیادی برای تبدیل شدن به داروهای ضدویروسی نشان 
می دهند. چنین پپتیدهایی می توانند از منابع طبیعی، مانند منابع جدا 
شده از پستانداران و زهر حیوانات، یا از منابع مصنوعی، زمانی که از 
ابزار بیوانفورماتیک استفاده می شود، منشاء بگیرند )15(. نحوه دقیق 
عملکرد پپتیدهای ضد میکروبی مشخص نشده است، اما تمام پپتیدهای 
آمفی پاتیک کاتیونی با غشا برهمکنش دارند چرا که غشای سیتوپلاسمی 
هدف اصلی برخی از پپتیدها است، به طوری که تجمع پپتید در غشاء 
 .)19( می شود  عملکرد  دادن  دست  از  و  نفوذپذیری  افزایش  باعث 
تاکنون برخی فاکتورها شناسایی شده اند که برای فعالیت ضد میکروبی 
پپتیدها مهم هستند، از جمله آن ها می توان به آبگریز بودن پپتید، وجود 
باقیمانده هایی با بار مثبت، ماهیت آمفی پاتیک که بقایای پایه و آبگریز 
را جدا می کند و ساختار ثانویه پپتیدها اشاره داشت )20, 21(. همانطور 
پپتیدها  فیزیکوشیمایی  خواص  به  مربوط  نتایج  گزارش  بخش  در  که 
در این مطالعه ملاحظه می شود پپتیدهایی که دارای بار منفی یا صفر 
بودند حذف شدند زیرا نمی توانند به در سطح غشای سلول  به بخش سر 
مولکول های فسفولیپید که حاوی بار منفی هستند متصل شوند )22(. 
همچنین پپتیدهایی که شاخص GRAVY منفی نیز از دامه بررسی در 
با  آبگریزی  نشان دهنده  شاخص  این  زیرا  گردیدند  حذف  مطالعه  این 
آبدوسی باقی مانده های اسید آمینه را نشان می دهد و اگر این شاخص 
را  پپتید  یک  دهنده  تشکیل  آمینه های  اسید  بودن  آبگریز  باشد  مثبت 
تایید می کند، این درحالی است که منفی بودن این شاخص احتمال کروی 
آن  بودن  غشایی  یا  آبگریز  مقابل  در  را  پپتید  یک  بودن  آبدوست  یا 

نشان می دهد )23(. علاوه بر این پپتیدهایی که شاخص ناپایداری بالای 
40 را ارائه کردند نیز حذف شدند زیرا بر اساس مطالعاتی که توسط 
سررو ProtProm روی پروتئین های مشخص پایدار و ناپایدار انجام شده 
است مشخص شده که وقوع یک دی پپتید خاص ناپایدرای قابل توجهی 
بر اساس مقدار وزنی  بنابراین می توان  ایجاد می کند،  پروتئین  در یک 
این دی پپتید شاخص ناپایداری را تعریف کرد. این سرور پروتئین هایی 
باشد.   40 زیر  آن ها  در  شاخص  این  مقدار  که  می کند  اعلام  پایدار  را 
پاسخ  القای  برای  بیگانه  مولکول  یک  توانایی  عنوان  به  آنتی ژنیسیته 
ایمونولوژیک زمانی که بدن میزبان با آن مواجه می شود، در نظر گرفته 
می شود. آنتی ژنیسیته شامل دو نوع ویژگی ایمنی، یعنی ایمنی زایی و 
تحریک  برای  آنتی ژن  یک  توانایی  به  ایمنی زایی  است.  حساسیت زایی 
پاسخ های ایمنی طبیعی و محافظتی پس از مواجهه با بدن اشاره دارد 
برای  ایمنی  توانایی سیستم   )1( توصیف می شود;  زیر  از سه جنبه  که 
دفاع از بدن که مربوط به دفع آنتی ژن اگزوژن و مقابله با عفونت است. 
)2( توانایی پایدار نگه داشتن سیستم ایمنی )هموستاز ایمونولوژیک(، 
بافت آسیب دیده،  برای تشخیص و حذف  بدن  توانایی  به  که مربوط 
التهاب و/یا سلول های پیر می شود. )3( توانایی حذف سلول های جهش 
بدن  در  بدخیمی ها  رشد  مهار  و  نظارت  منظور  به  غیرطبیعی  یافته ی 
توانایی  به  آلرژی زایی  که  است  درحالی  این  ایمونولوژیک(.  )نظارت 
که  دارد  اشاره  غیرطبیعی  ایمنی  پاسخ  یک  القای  برای  آنتی ژن  یک 
متفاوت  طبیعی  ایمنی  پاسخ  یک  با  و  است  حد  از  بیش  واکنش  یک 
باعث  بلکه  نمی شود،  محافظتی/پیشگیری  اثر  یک  به  منجر  زیرا  است 
اختلال عملکرد فیزیولوژیکی یا آسیب بافت می شود)24(. بنابراین در 
پپتیدهای  شناسایی  شده  انجام  مهم  ارزیابی های  از  یکی  پژوهش  این 
آلرژن و حذف آن ها بود که با موفقیت انجام شد. نظریه پویش و آنالیز 
پاتوژن ها  پپتیدهای مناسب برای مهار برخی  یافتن  AMP ها به منظور 
پیش از این نیز مورد توجه محققین بوده است به طوری که محققین 
برخی از محتمل ترین AMP  های مهارکننده پروتئین VP1 از ویروس تب 
برفکی را که بالاترین افینیتی اتصال به این پروتئین داشتند را معرفی 
اتصال  از  مانع  و  کنند  غیرفعال  را  پروتئین  این  بودند  قادر  که  کردند 
ویروس تب برفکی به سطح سلول های میزبانش می شوند )25(. علاوه 
نام  پپتید 36 اسید آمینه ای به  این در مطالعه دیگری محققین یک  بر 
دادند  نشان  بیوانفورماتیکی  ارزیابی های  با  و  کردند  معرفی   CLF36
ژن های  آنتی  به  مربوط  پروتئین های  مهار  با  است  قادر  پپتید  این  که 
هماگلوتنین )HA(، نورآمینیداز )NA( و پروتئین ماتریکس 2 )M2( از 
در  ویروس  این  انتشار  و  ورود  از  مانع   ،H5N8 تیپ  آنفلانزا  ویروس 
با هدف مهار  نیز محققین  بدن میزبان شود )26(. در مطالعه دیگری 
در  جدی  عفونی  بیماری  یک  پرندگان،  آلوده کننده  اشرشیاکلی  پاتوژن 
گزارش  و  کردند  مطالعه    AMP از  گروهی  روی  است،  طیور  صنعت 
قوی  اتصالات  ایجاد  به  قادر   Manduca Sexta Moric پپتید  که  کردند 
راحتی  به  که  است  باکتری اشرشیاکلی  از   fimH پروتئین  با  هیدورژنی 
منتج شده  بیماری عفونی  و شیوع  پاتوژن  این  از ورود  مانع  می تواند 
از این باکتری شود )27(. بیوانفورماتیک یک حوزه بین رشته ای از علم 
است که از زیست شناسی، ریاضیات و علوم کامپیوتر تشکیل شده است 
به عبارتی دیگر، بیوانفورماتیک کاربرد فناوری اطلاعات برای مدیریت 
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این  می کند.  کمک  ژنوم  رمزگشایی  به  که  است  بیولوژیکی  داده های 
حوزه به عنوان ابزاری برای تسهیل اکتشافات بیولوژیکی بیش از چند 
دهه است که ظهور کرد )28(. امروزه نیز ابزارهای بیوانفورماتیک به 
طور گسترده ای در بخش های مختلف زیست شناسی مورد استفاده قرار 
می گیرند، زیرا استفاده از این دانش نه تنها هزینه آزمایش ها را کاهش 
می دهد، بلکه نتایج قابل اعتمادی نیز ارائه می دهد. بنابراین بکارگیری 
بستر کاربرپسند و در دسترس بیوانفورماتیک در حوزه های مختلف علوم 
زیستی همانند مطالعه پیش رو در ارزیابی پپتیدهای کوچک و ایمن با 
ویروس  مهار  برای  واکسن  یا  دارو  مناسب  جایگزین  به  رسیدن  هدف 
چشم انداز  می تواند  پرورشی،  میگوهای  در  سفید  لکه  سندروم  مهلک 
با  یا درون تنی  آزمایشگاهی  از شروع مطالعات درون  پیش  را  روشنی 

هدف پیشگیری از شیوع این ویروس به وجود آورد. 

نتیجه گیری کلی
پپتید Antiviral protein Y3 به طول 99 اسید آمینه که 36/08 درصد از 
پروتئین  با  پیوند هیدوژنی  توانست ده  آبگریزی داشتند  آنها خاصیت 
VP28 برقررا کند که این تعدا از پیوندهای هیدوژنی می تواند رابطه 
باشد. درحالی که  پپتید داشته  این  آمینه های  اسید  با تعداد  مستقیمی 
کمترین درصد اسید آمینه های آبگریز  مربوط به پپتید Kalata-B8 بود 
تشکیل  با  درست  که  بود   VP28 پپتید  با  پیوند هیدوژنی   4 دارای  که 
طول  با  که  است   Ginkbilobin پپتید  هیدوژنی،  پیوند  تعداد  همین 
است.  آبگریز  آمینه های  اسید   %25/5 دارای  آمینه  آسید   40 مناسب 
بنابراین با هدف سنتز و بکارگیری این پپتیدها در مطالعات in vitro و

in vivo باشد، به نظر می رسد که )بعد اجرا و تاییده مطالعات دینامیک 
 Ginkbilobin و   Antiviral protein Y3 پپتید  دو  از  استفاده  مولکولی( 

امید بخش باشند.
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