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 Helicobacterشارات في البكتریا الناقلة للادراسة للبروتینات الافتراضیة 
pylori    

 
 2مریم بشیر محمود   ،   1زهرة محمود الخفاجي

 
 جامعة بغداد ،للدراسات العلیا  الاحیائیةعهد الهندسة الوراثیة والتقنیات م 1

 جامعة بغداد ،علوم حاسبات ،قسم الشؤون المالیة  2

 2013 كانون الاول 1: القبول / 2013أیلول  2:الإستلام

من %)  41.58( 714وكان عددها  26695السلالة   Helicobacter pyloriاجري مسح للبروتینات الافتراضیة للبكتریا   :الخلاصة
هي بروتینات %  82.2مسحت البروتینات لتحدید ضراوتها وكان .  MBDGجینات البكتریا المدرجة في قاعدة البیانات / بروتینات 

، اختیرت البروتینات   Gene Ontologyلتحدید مجامیع البروتینات الوظیفیة وفقا لتصنیف   ProtFunc Serverاستعمل . ضراوة 
 ، HP0085   ، HP0079، PS235، HP0203، HP0155(وهي  لأهمیتهامن البروتینات الافتراضیة نظرا  الإشاراتالعاملة في نقل 

HP0249، HP0583، HP0856، ST515 ، HP1527، PS1632، HP1163 ، PS1350، HP1085 ، HP1436( . درست
-Nإمكانیة حدوث التحویرات بعد الترجمة مثل الفسفرة التي لم تظهر نتائج واضحة لعدة أسباب ، درس ایضا إضافة السكریات 

Glycosylation   وO-Glycosylation   التراكیب الثنائیة والثلاثیة للبروتینات وإیجاد تم تحدید . وكانت الحالة الأولى أكثر تكرارا
أظهرت نتائج التداخل مع مكونات الخلیة ان . البروتینات الأقرب التي لها تراكیب محددة بالأشعة السینیة والرنین النووي المغناطیسي 

  .هناك تداخلا كبیرا لمعظم البروتینات المدروسة  
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Abstract: Hypothetical proteins of Helicobacter pylori strain 26695 were screened using MBGD 
database. There were about 714 (41.58 %) hypothetical proteins, 82.2 % were virulent proteins. 
Hypothetical proteins were categorized according to Gene Ontology grouping using ProtFunc server. 
Proteins in signal transduction group were selected for studying their characters. Post-translation 
modifications  (PTMs) such as phosphorylation gave unclear results, Glycosylation such as N-linked 
Glycosylation was more frequent than O-linked Glycosylation among proteins. Secondary and tertiary 
structures were determined and pbd homologous (assigned with X-ray and NMR techniques) were        
assigned. Most proteins showed high interaction with cellular proteins and components.                             
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  لمقدمةا
  

 أمراضعدة   Helicobacter pyloriبكتریا تسبب 
التي تولدها معقدة  والأمراضفي الجهاز الهضمي، 

وتعتمد على التداخل بین مكونات البكتریا والمضیف 
عند  تشابهةم مخرجات إعطاءوالذي یؤدي الى عدم 

، فضلا عن ان البكتریا ذات تباین كبیر  الإصابة
جیني وذات قابلیة عالیة من حیث النمط المظهري وال

تطرفا وهي المعدة  البیئاتللتطبع واستعمار اشد 
فكل ممرض ینشا في بیئة معینة یطور ، )1(

  .  )2(التي یحتاجها  والإمكانیاتالجینات 
نوع ثانوي  36من  أكثرویحوي جنس البكتریا على 

Subspecies )1.(  جینوماتها  أحجامتتراوح 
 قاعدة كما میكا 1.55-1.82 من ) مادتها الوراثیة(

 . NCBIفي مركز المعلومات العالمي  مذكور هو

عملیات تحدید  توالیات الجینومات كثرة ان 
Genome Sequencing  في الآونة الأخیرة رافقها

كثرة توالیات البروتینات غیر معروفة الوظیفة وقد 
تصل الى نصف عدد البروتینات في الخلایا بدائیة 

وعلى . ك في الحیوانات والنباتاتالنواة وأكثر من ذل
العموم فان التعامل مع البروتینات كان وما یزال 
متخلفا عن التطورات التي حصلت للتعامل مع 

DNA )أن الأفضلمن و ، ) مثل تحدید التوالیات 
 الآنیكون تحدید التوالیات مقرونا بتفسیرها ، ولحد 

من الجینات في %  30هناك حوالي ) 2013(
دید توالیاتها غیر معروفة حالتي اكتمل تالجینومات 

 1995لما حصل عام  الوظیفة وهي نسبة مشابهة
 Haemophilusعندما تم تحدید توالیات البكتریا 

influenzae Rd )3. (  
ة انه لا یتوفر لولذا یلاحظ في حالات لیست بالقلی

 من المعلومات سوى توالي البروتینات او الجینات
 Structural Genomicالتي یزود بها من قبل 

Centers وعلیه زاد الاهتمام بتحدید وظائف ،

 Hypothetical( البروتینات  الافتراضیة

Proteins(  والصعوبات التي ساهمت في ذلك ان ،
لم یتم وصفها في  ربماالجینات حدیثة الاكتشاف 

ان بعض البروتینات المعروفة مسبقا  ، كما  الأحیاء
البروتینات الجدیدة تظهر تقارن بها  يالوظیفة والت

من وظیفة او ربما بعض الغرابة في تفاعلاتها  أكثر
) 1 ،3 . ( 

 لذلك كانت وسائل المعلوماتیة الحیویة
)Bioinformatics Tools ( ضروریة للمساعدة في

وظائف البروتینات الافتراضیة  )Prediction(حدس 
غیر معروفة الوظیفة ، وتتخذ هذه عدة توجهات في 

) Alignments( الاصطفافات إجراءمنها الحدس 
المعروفة ، او  الأحیاءفي العامة لمعرفة ما یشابهها 

) 3D Structures(التراكیب الثلاثیة  إیجاد
جدا في حدس الوظیفة  اللبروتینات الذي یكون مهم

،  1(وذلك بالمقارنة مع بروتینات معلومة الوظیفة 
انت التوجهات وك هذه ، وقد تم استعمال مثل )3

  ) .1(مطابقة للواقع التجریبي الى حد كبیر  نتائجها
من تعقیدات في   H. pyloriونظرا لما تظهره بكتریا 

ملائم لهذه  "ادراسی "افهي تمثل موضوع إصاباتها
وهدفت الدراسة الحالیة الى التعریف ) . 3(التوجهات 

 التأكیدبعدد البروتینات الافتراضیة لهذه البكتریا مع 
ة من البروتینات العاملة في نقل على مجموع

لان هذه )  Signal Transduction( الإشارات
الضوء على  ألقتالمجموعة من البروتینات ربما 

  .الظواهر المعقدة لهذه البكتریا 
 

  المواد وطرق العمل
 استعملت قاعدة البیانات •

http://mbgd.genome.ad.jp/htbin/MBGD
_gene_list.pl?spec=heo MBGD 

  /NCBI http://www.ncbi.nlm.nih.govو  

لغرض الحصول على توالیات البروتینات العادیة 
  .ها دوالافتراضیة وعد

http://mbgd.genome.ad.jp/htbin/MBGD
http://www.ncbi.nlm.nih.gov
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              Virulent Perdاستعمل البرنامج     •
http://203.92.44.117/virulent         

 .لتحدید بروتینات الضراوة

    -Vaxijen v.2.0 البرنامجاستعمل  وكذلك
http://www.ddg-
pharmfac.net/vaxijen/VaxiJen/VaxiJen.
html 

  لبروتیناتا) Antigenicity(تحدید مستضدیة ل
   NetPhosBac 1.0 Serverاستعمل  •

http://www.cbs.dtu.dk/services/NetPhos
Bac-1.0  

 لدراسة فسفرة البروتینات البكتریة 

  NetNGlyc 1.0 Serverاستعمل  كل من  •
http://www.cbs.dtu.dk/services/NetNGl
yc   

   DictyOGlyc 1.0و
http://www.cbs.dtu.dk/services/DictyO

Glyc  
 لدراسة إضافة السكریات للبروتینات بعد الترجمة 

 PSI- BLAST استعمل البرنامج  •
http://www.ebi.ac.uk/Tools/sss/psibl

ast/  
  .وأغراض أخرى للبحث عن مشابهات البروتینات 

 RaptorX استعمل •
http://raptorx.uchicago.edu  

  لتحدید التراكیب الثنائیة والثلاثیة للبروتینات 
• Prot Fun 2.2 Server                            

                                                           
                     
http://www.cbs.dtu.dk/services/ProtF
un 

استعمل لتحدید المجموعة الوظیفیة التي ینتمي الیها  
    Queryبروتین الاستعلام 

• Mega 5 Package ملت لصف التوالیات عاست 

  STRINGنات قاعدة البیا •
 http://string-

db.org/newstring_cgi/show_input_page.
pl 

استعملت للبحث عن ارتباط البروتینات مع مكونات 
  .الخلیة الأخرى 

استعملت   pdbsumو   pdbقاعدة البیانات  •
 . للمقارنات 

 
  والمناقشة النتائج 

 
على  أجریتة التي دبالرغم من الدراسات العدی 

من  أكثریزال  ماالا ان هناك   H. pyloriالبكتریا 
غیر  ) ORFs( المفتوحة أطرهاثلث منتجات 

 البروتیناتالوظیفة والتي تدرج تحت قائمة  ةمعروف
غیر المعروفة  الافتراضیة او البروتینات

)Unknown Proteins(  یتم توصیف  أي التي لم
 ، لذا أمراضیتهاوظیفتها وتكون مهمة في فهم 

-Post( فالفرصة متاحة بعد العصر الجینومي

Genomic era (  هذه  أمراضیة آلیةلمعرفة
  .البكتریا

السلالة   H. pyloriفي هذه الدراسة استعملت 
بالرقم  NCBIالمسجل جینومها في  26695

NC_000915.1  ولها التعریف التصنیفي
Taxonomy ID 85962  وهي معزولة من التهاب

في بریطانیا ،   Chronic Gastritisمزمن 
ووفقا . وتستعمل كسلالة مرجعیة في الدراسات 

 من 1717 ىتحوي عل   MBGDلقاعدة البیانات 
، البعض منها خاص بـــ  المفتوحةاطر القراءة 

RNA   1300بروتین منها حوالي  1573وفیها 
  ) .1(معروفة الوظیفة  غیر

الى ان هناك  MBGDتشیر نتائج دراسة القاعدة 
ذا یتفق مع هو  %) 41.58(بروتین افتراضي  714
%  40- 30التي تشیر الى ان  الأخرى الاحیاءحال 

تم تحدید  من الجینات الموجودة في الجینومات التي
توالیاتها هي غیر معروفة الوظیفة ، وهذا موجود في 

 )Archaea( ي الاركیاف أعلىالبكتریا وتكون النسب 
ومن البروتینات الافتراضیة ) . 4(النواة  ةیوحقیق  

هي  %) 82.2( 587وجد ان   H. pyloriلبكتریا 
بروتینات ضراوة ، وهذا متوقع اذ ان الضراوة عملیة 

http://203.92.44.117/virulent
http://www.ddg
http://www.cbs.dtu.dk/services/NetPhos
http://www.cbs.dtu.dk/services/NetNGl
http://www.cbs.dtu.dk/services/DictyO
http://www.ebi.ac.uk/Tools/sss/psibl
http://raptorx.uchicago.edu
http://www.cbs.dtu.dk/services/ProtF
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 والمضیفمعقدة تعتمد على التداخل بین البكتریا 
ویكون الكشف عن الضراوة مهما في الكشف عن 

تریا فضلا عن انها یمكن ان تكون البك أمراضیة
 إخضاع، وفضلا عن ذلك تم  )5( دوائیة "اأهداف

البروتینات لبرنامج تحدید المستضدیة 
Antigenicity   وأخرىللمناعة  محفزةوتوزعت بین 

، والتغایر في هذه الصفة دلیل للمناعة محفزةغیر 
 دفاعات على دور البروتین في الامراضیة  او تجنب

ي قد تكون بشكل مباشر او غیر مباشر المضیف الت
 ، وهذا متوقع اذ ان البكتریا تسبب العدید من) 2(

   .)7، 6(الجهاز الهضمي  أمراض
عنیت العدید من الجهات   البكتریا لأهمیةونظرا 

قاعدة  حوت بدراستها وتسجیل البیانات حولها ، فمثلا
 79356 ى عل 2012شباط   لحد  pdb البیانات

) بروتین  279% ( 0.35 كهناو ، من التراكیب 
بروتین   28ومنها    H. pyloriخاصة بالبكتریا

       pdb حدد لها التركیب الثلاثي ولها  يالت
format  معروفة الوظیفة لا تزال غیر إنهاالا .

ولكن الدراسات مستمرة لمعرفة وظائف هذه 
 البروتینات ، فهنالك مجموعة من البروتینات

 In)للدراسات الحاسوبیة   ضاعهاإخالافتراضیة تم 

Silico Studies)  نتائج  أعطتو للتجارب العملیة و
،  الأولىلما تم توقعه من الحالة  مطابقة یة قیقح

الوظائف التنبؤ بان ) . 8( الإنزیماتوكانت كلها من 
كان هنالك شبیها  اسهلا فیما اذ یكون

Homologous   جد عدة و وت. معروف الوظیفة
 Sequence لتوالیاتانها صف م إستراتجیات

Alignment   الوظیفة من التنبؤ بوكذلك یمكن

 استعمال تركیب البروتین كما في البرنامج
ProFunc )9( .  

 .Hتوالیات البروتینات الخاصة ببكتریا  إخضاعتم 
pylori  )1717  ا اذا كانت منملتحدید فی) بروتین 

لبرنامج  إخضاعهابروتینات الضراوة ، وكذلك 
ProtFunc  لتحدید المجموعة الوظیفیة التي تنتمي

التوالیات الى مجامیع وظیفیة  البرنامج اذ یقسم الیها،
والاهم هو  وأقسامها للإنزیماتویخصص جزءا 
  Gene Ontology Categoryاستعمال تصنیف 

على انه الطریقة  الآنیفرض  GO، وتوجه ) 9(
 Standard for القیاسیة لمعرفة وظائف البروتینات

Proteome Annotation and Function of 
Proteins  )9  ،10 . (تم  ومن المجامیع الناتجة

البروتینات العاملة في نقل / اختیار الجینات 
 في الأكبرالقدر  المجموعةذه ه، اذ تشكل  الإشارات

 ببكتریا الإصابةظاهرة تعقید مخرجات  التأثیر في
H. pylori  )11 (تخبة مدرجة ، والبروتینات المن
  .)1جدول ( الآتيفي الجدول 
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  H. pylori البروتینات الافتراضیة العاملة في نقل الإشارات في بكتریا:  1جدول 
  
 

 رمز الجین نقل الإشارات
  
  

gi  No. 
  
 
  

 *Oddsقیم 
 

 الاحتمالیة

1.747  0.374  HP0085 15644715 

1.171  0.251  HP0079 15644709 

1.579  0.338  PS235 PS235 

1.139  0.244  HP0203 15644832 

1.491  0.319  HP0155 15644784 

1.405  0.301  HP0249 15644877 

1.278  0.273  HP0583 15645208 

1.393  0.298  HP0856 15645475 

2.002  0.428  ST515 ST515 

1.258  0.269  HP1527 15646135 

2.080  0.445  PS1632 PS1632 

1.203  0.257  HP1163 15645777 

1.228  0.263  PS1350 PS1350 

1.005  0.215  HP1085 15645699 

1.044  0.223  HP1436 15646045 

 
   قیمة إحصائیة تستعمل في البرنامج للترجیح*         

 
   
   

ففي وقد تم دراسة البروتینات من عدة نواحي  ، 
هناك علاقة بینها او بدایة تم التحري فیما اذا كانت ال

اعتمادا على  Clustersیمكن ان تتجمع في عناقید 
 Clustalwاستعمال برنامج ب لذلك صفت توالیاتها 

)  Mega 5 package ضمن(  MUSCLEاو
ولكن لم یكن هناك اي تطابق یمكن ان یستغل لرسم 

بالرغم من تشابه البعض من حیث الموقع  الأشجار
هذه وتم التحري عن  .او المجموعة الوظیفیة

ثابتة وشائعة في  فیما اذا كانتایضا  البروتینات
أي التي توجد في عدة   Conserved الأحیاء

 بإجراءن ذلك و ، ویك )4(بینها علاقة لا  أجناس
 BLASTpعملیات اصطفاف باستعمال برنامج 

لا یعطي نتائج جیدة في هذا ولكن هذا البرنامج 
التوالیات بعیدة لذا  أصولالمجال عندما تكون 

، ) PSI-BLAST )12استعیض عنه بالبرنامج 
 البرنامجنتائج البحث باستعمال  2ویوضح جدول 

ت یوضح عملیة الاصطفاف للبروتینا 1والشكل 
  .غیر الثابتة والشائعة  والأخرىوالشائعة  الثابتة 
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  للبحث عن مدى انتشار البروتینات المختارة  للدراسة PSI-BLASTنتائج :  2جدول 
  

  .gi  No  رمز الجین PSI-BLASTنتیجة 
  

Non- conserved HP0085 15644715 
Non- conserved HP0079 15644709 
Non- conserved PS235 PS235 
Non- conserved HP0203 15644832 
Non- conserved HP0155 15644784 
Non- conserved HP0249 15644877 
Non- conserved HP0583 15645208 

± Conserved HP0856 15645475 
Non- conserved ST515 ST515 
Non- conserved HP1527 15646135 
Non- conserved PS1632 PS1632 

± Conserved HP1163 15645777 
Conserved PS1350 PS1350 

Non- conserved HP1085 15645699 
Non- conserved HP1436 15646045 

 
  

Color key for alignment scores 
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  وأخرى موجودة في أجناس أخرى  H. pyloriلبروتینات خاصة ببكتریا  PSI-BLASTعملیات الاصطفاف باستعمال :  1شكل 
  
  
 
 

-Nonوتشیر النتائج الى ان اغلب البروتینات هي 

conserved   وخاصة  بالبكتریاH. pylori   التي
، اما البروتین %)  80(بروتین  15من  12شكلت 

PS1350  الأحیاءالانتشار في عدد من فهو شائع ،
وجدت في   HP1163و   HP0856 والبروتینات

 .Hالبعیدة نوعا ما عن  الأحیاءلیل من قعدد 
pylori  )4(  .اطر القراءة الى ان الدراسات  وتشیر

 25تصل الى حوالي  الأحیاءالمفتوحة الشائعة في 
، واختلاف النتائج هناك قد یعود الى قلة ) %13 (

قبول هذه  والأفضلتینات المدروسة ، عدد البرو 

 لانها لا تشبه  H. pyloriالنتائج بالنسبة للبكتریا 
حیث تقطن بیئة قاسیة  الأحیاءمن  "اكبیر  "اعدد

وتحتاج الخلایا الى مواجهتها بوسائل لا تكون لها 
التي تعیش في بیئات  الأخرى الأحیاءفي  أهمیة

في   PSI-BLASTوتستغل نتائج برنامج . معتدلة 
التعرف على العوائل التي تنتمي الیها البروتینات 

ا اذا موكذلك یمكن تسجیل فی الخاضعة للاصطفاف
) Domains( كان البروتین حاویا على دومینات

موجودة في قواعد البیانات التي یمسحها البرنامج ، 
  .3كما موضح في الجدول 
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  لبروتینات الدراسة  PSI-BLASTائج العوائل والدومینات المسجلة من نت:  3جدول 

  
  

Domain Super family رمز الجین  gi  No.  

- - HP0085 15644715 

COG5651 multidomain HP_OMP HP0079 15644709 

- - PS235 PS235 

- - HP0203 15644832 

- - HP0155 15644784 

DUF2393 multidomain - HP0249 15644877 

- - HP0583 15645208 

- - HP0856 15645475 

- COG3597 ST515 ST515 

- - HP1527 15646135 

- - PS1632 PS1632 

 CcoS HP1163 15645777 

- - PS1350 PS1350 

- - HP1085 15645699 

- - HP1436 15646045 

  
فمن  الإشاراتونظرا لكون البروتینات تعمل في نقل 

المتوقع ان تقع على الحدود الخارجیة للخلایا ، لذلك 
یوضح  2والشكل  4تم تحدید مواقعها ، والجدول 

 . نتائج تحدید مواقع البروتینات
  
  

  ملخص مواقع البروتینات المدروسة:  4جدول 
  

  الموقع الخلوي
  

  .gi  No  رمز الجین
  

Cell inner membrane HP0085 15644715 
Cytoplasm. Extracellular HP0079 15644709 
Tansmembrane PS235 PS235 
Extracellular HP0203 15644832 
Cell inner membrane HP0155 15644784 
Cell inner membrane HP0249 15644877 

Extracellular + - HP0583 15645208 
Cell inner membrane + - HP0856 15645475 
Cell inner membrane ST515 ST515 
Extracellular HP1527 15646135 
Tansmembrane    + - PS1632 PS1632 
Cell inner membrane HP1163 15645777 
Extracellular  PS1350 PS1350 
Cell inner membrane + - HP1085 15645699 
Cell inner membrane. Cytoplasm. Extracellular HP1436 15646045 
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  تمثیل للمواقع الخلویة لبعض البروتینات:  2شكل 
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 الأغشیةتستعرض  ان  ویلاحظ ان البروتینات اما

وقد یبرز جزءا منها الى الداخل او الخارج او انها 
انها تكون  توجد في الغشاء من جهة الداخل، او

 ).Periplasm  )14بروتینات خارجیة ربما في 
تخضع لتحویرات بعد ومن المعروف ان البروتینات 

 Foldingفي تحدید عملیات طویها  الترجمة تساعد 

وظائفها ، ومن هذه  أداءوكذلك تساعدها في  
البروتینات الى  إخضاعالتحویرات الفسفرة ، لذلك تم 

ریة یبرنامج خاص لتحدید فسفرة البروتینات البكت
.3وبعض النتائج موضحة في الشكل 

  
  
  
  
  
  
  
  

  
  
  

  
  
  

  
  
  

  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  

  
  فسفرة بعض البروتینات:  3شكل 
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ي عموم البروتینات فوتبین النتائج ان عملیة الفسفرة 

قلیلة وذلك لان البرنامج مصمم لتحدید الفسفرة لكل 
ولكن المعروف ان فسفرة . من السیرین والثریونین 

ي وه الإشاراتالبروتینات وازالتها تشارك في نقل 
الثریونین - السیرین  Residuesمالات لثتحصل 

والهستدین والاسبارتات ، وفي البكتریا تقوم الكاینزات 
Kinases  دین والاسبارتات ضمن تبفسفرة الهس

 TCSs )Two-Componentالثنائیة  الأنظمة

Systems (.  ان فسفرة كل منS-T  وY  تسیطر
لبعض عوامل   )Transcription(على انتساخ 

لة للتعامل مع فسفرة م، والبرامج المستع) 2(اوة الضر 
البروتینات البكتریة مصممة للكشف عن فسفرة 

، واضحة  النتائجلذلك لم تكن السیرین والثریونین 
 أخرىفسفرة لثمالات  آلیاتكما ان احتمال وجود 

 Bacillusموجودة في البكتریا ، فمثلا في البكتریا 
subtilis   لفوسفات الى ا تضیف الإنزیماتفان
فضلا عن ذلك ) . 2(بدلا من التایروسین  الارجینین

ا بروتینات هتتعرض ل أخرى آلیاتیحتمل ان توجد 
مجموعة الاستیل  إضافةمثل  الإشارةنقل 

Acetylation   الموجودة في الخلایا حقیقیة النواة 
 السكریات إضافةهي  الأخرىاما التحویرات .) 2(

Glycosylation سواء N-Glycosylation   او 
O- Glycosylation  وهي عملیة یكون تكرارها ،
والبروتینات    Adhesinesعالیا في اللاصقات 

في  وأكثرهاالحاویة السكریات شائعة في البكتریا ، 
البروتینات السطحیة او البروتینات التي تفرز الى 

مع  البكتریاخارج الخلایا التي تساعد في تداخل 
التي یمكن ان تشارك في الضراوة البیئة المحیطة و 

البروتینات لبرامج خاصة بهذه  أخضعت ) .15(
   .4المهامة كما موضح في الشكل
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  لبعض البروتینات O-Glycosylationو   N-Glycosylationالسكریات  إضافة:  4شكل 
 

 فتضی إنزیمیةالسكریات عملیة  إضافةملیة ان ع
السكریات الى البروتینات ضمن التحویرات بعد 
الترجمة  ویعتقد انها من اعقد العملیات ، فهي 
تساعد في طوي البروتینات وتزید من ثبوت 

  .البروتین
Glycosylation N-   التواليیحدث في N-X-

S/T )X   ولكن البروتینات ) أمینيأي حامض ،

 إضافةیمكن ان تحوي التوالي الثلاثي ولكن لا یتم 
، وبصورة عامة تكون عملیة ) 15(السكریات لها 

 Glycosylation  - Nالسكریات من النوع  إضافة
في البروتینات البكتریة وهذا ما  تكرارا الأكثرهو و 
  .)5الشكل(تفق مع نتائج هذه الدراسة ی
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  في بروتینات الدراسة  O-Glycosylationأكثر شیوعا من   N-Glycosylation:  5شكل 

  
  H. pyloriالسكریات لبروتینات  إضافة عملیةان 

التي واردة في البروتینات الخارجیة مثل الاسواط 
وترتبط السكریات   O-Glycosylation یحصل لها

  . الثریونین او التایروسین والى السیرین ا
وبصورة عامة ولغرض تحدید الوظائف بشكل دقیق 

للبروتینات وبالتالي  pdbن توفر صیغ لابد م
الذي یعتمد على   3D Structureالثلاثي  التركیب

خاصة  للبروتین Global Foldingالطوي العام 
وابتعاد التراكیب یكون   Divergenceوان انفراج 

تكون مقارنة  وبذامن حالة التوالیات  وأبطأاقل 
یها التوالیات اقل حساسیة وهي الطریقة التي یطلق عل

Similarity Free  )1 . ( وعند عدم توفر التراكیب
 X-Rayنیة یالس الأشعةالمحددة باستعمال 

Crystallography  او استعمال الرنین النووي 
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یتم استخدام البروتینات القریبة  NMR المغناطیسي
) RaptorX )16وقد استعمل .  الأغراضلمثل هذه 

 وإیجادثلاثیة في هذه الدراسة للتوصل الى التراكیب ال
تشارك البروتین المدروس   التياقرب البروتینات 

،  )Sequence Identity(من التماثل %  50- 40
والثلاثیة  الثنائیةالحصول على التراكیب  أمكنوقد 

  . 6 في الشكل بعضها الموضح
  

  
  
  
  
  
  
  
  
  

  
  
  

  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  

  
  3D Structureتراكیب بعض البروتینات المجسمة :  6شكل 

 
 HP0079وتظهر النتائج ان البروتینات 

)15644709 ( ،HP0583 )15645208  ( ،
HP0249 )15644877  ( من دومین تم  أكثرلها

  pdb IDفیشیر الى   5اما الجدول . تحدید تركیبه 

من بروتینات الدراسة للبروتینات القریبة التماثل 
باستعمال قاعدة البیانات  أكثراو %  40بنسبة 

pdbsum ك لتقلیل الفائض وذلRedundancy   
  . )17(وهو النهج الشائع في الدراسات 
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  الأقرب للبروتینات المدروسة pdb IDدلائل :  5جدول 

  
  

Domain 
 

Super family رمز الجین  gi  No. 
  

- - HP0085 15644715 

COG5651 multidomain 
 

HP_OMP HP0079 15644709 

- - PS235 PS235 

- - HP0203 15644832 

- - HP0155 15644784 

DUF2393 multidomain - HP0249 15644877 

- - HP0583 15645208 

- - HP0856 15645475 

- COG3597 ST515 ST515 

- - HP1527 15646135 

- - PS1632 PS1632 

 CcoS HP1163 15645777 

- - PS1350 PS1350 

- - HP1085 15645699 

- - HP1436 15646045 

  
  

ولدراسة علاقة بروتینات الدراسة مع مكونات الخلیة 
  STRINGاستعمال قاعدة البیانات تم ،الأخرى

النتائج الظاهرة و  . 7والعلاقات موضحة في الشكل

 PS1632هي لأغلب البروتینات ما عدا البروتینات 

, PS 1350, STS515لم یكن بالإمكان تحدید  التي
  .من بیانات القاعدةتداخلاتها لانها غیر موجودة ض

ان البروتینات الافتراضیة تكون مهمة في البایولوجي 
، والتحدث عن الأحیاء حتى المستعملة كمودیلات 

  B.  subtilisو  Escherichia coliدراسیة مثل 
على الأقل في الوقت الحاضر  یبقى محض تمني
البروتینات الافتراضیة یساعد في  وذلك لان معرفة
كما ان البروتینات . من المجالات توضیح العدید 

ولكن یجب  )13(الافتراضیة تكون أهدافا دوائیة 
ملاحظة ان البروتینات الثابتة المنتشرة في الأحیاء 

وفي حالة  المرضیة والنافعة یجب ان تستعمل بحذر،
اغلبها فان البروتینات المستعملة في هذه الدراسة 

دویة لذلك ستكون الأ H. pyloriخاص بالبكتریا 
المصممة متخصصة  خاصة  وان البروتینات 
الافتراضیة  خاصة ذات صفة الضراوة یمكن ان 
تغلق ربما بجزیئات صغیرة على عكس معظم 

.)18(المضادات الحیویة كبیرة الحجم المحبة للماء 
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  رىالأخعلاقة البروتینات مع مكونات الخلیة :  7شكل 
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