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Constructing Hordeum vulgare Protein- Protein Interaction 
Network Based on Interolog Method
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... [4] Towards a proteome-scale map of the human protein-protein interaction ... [5] A 
human protein-protein interaction network: A resource for annotating the ... [6] Analysis of 
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identification of yeast integral membrane protein ... [9] A comprehensive analysis of 
protein-protein interactions in ... [10] High-quality binary protein interaction map of the 
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of the Caenorhabditis elegans protein-protein interactome ... [13] Protein interaction 
mapping: A Drosophila case ... [14] A protein interaction map of Drosophila ... [15] A protein 
complex network of Drosophila ... [16] Border control-a membrane-linked interactome of ... 
[17] Yeast two-hybrid systems and protein interaction ... [18] Plant protein-protein 
interaction network and ... [19] PPIevo: Protein-protein interaction prediction from PSSM 
based evolutionary ... [20] Agricultural-based protein by-products ... [21] A physical, genetic 
and functional sequence assembly of the barley ... [22] The MIntAct project-IntAct as a 
common curation platform for 11 molecular interaction ... [23] The BioGRID interaction 
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interacting proteins: A research tool for studying cellular ... [26]Human Protein Reference 
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Hordeum vulgare is a one-year-old herb of the Poaceae family. It is an important cereal used by 
humans which has been applied in many cases instead of wheat. The limitation of experimental 
methods is one of the important problems for identifying protein-protein interactions. So, in 
recent years, computational methods have played an important role in predicting and identifying 
protein-protein interactions. In this study, for constructing protein-protein interaction (PPI) 
network, the experimental PPI information of six model organisms includes Saccharomyces 
cerevisiae, Caenorhabditis elegans, Drosophila melanogaster, Homo sapiens, Oryza sativa, 
and Arabidopsis thalian were extracted from the Intact database. Inparanoid was used for 
identifying barley orthologous proteins with model organisms. The Interolog method which 
was used in this study can predict protein-protein interactions by mapping protein interactions 
of the model organisms on orthologous proteins. After removing repetitive interactions, the 
final predicted barley PPI network contained 235966 interactions between 7350 proteins. This 
study is the first report presented on protein-protein interaction prediction in barley.
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  چکيده

است. این گیاه  Poaceaeساله از خانواده گیاهی یک (vulgare	Hordeum)جو 
از غلات مهم مورد استفاده انسان بوده و در بسیاری از موارد جایگزین گندم شده 

های های آزمایشگاهی شناسایی برهمکنشهای مربوط به روشاست. محدودیت
های محاسباتی های اخیر روشرو کرده است. در سالپروتئینی را با مشکل روبه

و  بینیرداشته و نقش مهمی در زمینه پیشگام موثری در پرکردن خلا موجود ب
ساخت  منظورهای پروتئینی ایفا کرده است. در این مطالعه بهشناسایی برهمکنش

 -وتئینهای پرپروتئین گیاه جو از اطلاعات برهمکنش -شبکه برهمکنش پروتئین
ساکارومایسس سروزیه مدل شامل  مز ارگانیشش پروتئین مربوط به 

(Saccharomyces	 cerevisiae) یا نماتد، سینورابتیدیس الگانس 
(Caenorhabditis	 elegans) یا مگس میوه، دروزوفیلا ملانوگاستر 
(Drosophila	 melanogaster) ،انسان (Homo	 sapiens) برنج ،(Oryza	

sativa)  آرابیدوپسیس تالیاناو (Arabidopsis	 thaliana)  استخراج شده از
های گیاه جو با و استخراج اطلاعات ارتولوگاستفاده شد  Intactپایگاه داده 

صورت گرفت. روش اینترولوگ که  Inparanoidهای مدل با استفاده از ارگانیزم
های کردن برهمکنشدر این مطالعه مورد استفاده قرار گرفته است، از منطبق

های گیاه جو استفاده کرده و منجر به های مدل بر ارتولوگپروتئینی ارگانیزم
پروتئین شد که پس از حذف  -برهمکنش پروتئین ۲۴۷۷۴۵بینی پیش

پروتئین به  ۷۳۵۰برهمکنش غیرتکراری بین  ۲۳۵۹۶۶های تکراری برهمکنش
بکه بینی ششده در زمینه پیشگرفته اولین گزارش ارایهدست آمد. مطالعه صورت

  پروتئین گیاه جو است.  -برهمکنش پروتئین
های پروتئین، روش -مدل، اینترولوگ، برهمکنش پروتئینهای : ارگانیزمهاکلیدواژه
  محاسباتی
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  مقدمه
 حقیقت دیگر، موجودات از بسیاری و انسان ژنوم توالی تعیین از پس
 ژنومیکس( آنها عملکرد و هاپروتئین کدکننده هایژن مورد در

 در هاپروتئین که این مشاهده با آن، از پس. شد تشدید) کارکردی
 متولد پروتئومیکس هستند، سلولی فرآیندهای مولکولی افکتور واقع
 کنندنمی عمل تنها نهاد یک عنوانبه هاپروتئین که است واضح. شد
 با باید هک هستند تیم یک بازیکنان از پویا شبکه یک مانند بلکه

 مخمر( ژنتیکی هایروش اگرچه. کنند برقرار ارتباط یکدیگر
 ) ازAPو  Co–IP( بیوشیمیایی هایروش ) وY2Hدوهیبری؛ 

ن پروتئی -پروتئین برهمکنش مطالعه شروع در انتخابی هایروش

(PPI) ،هایروش سمت به جهت تغییر یک اخیر هایسال در بود 
  .[1]است آمده وجود به بیوانفورماتیک بر مبتنی
PPI بیشتری تعداد یا دو بین غیرتصادفی فیزیکی تماس بر 

 ص،خا سیگنال یک به وابسته هابرهمکنش. دارد دلالت پروتئین
 این. شوندمی تنظیم سلولی خاص شرایط یک یا محرک،

 رشد مرحله سلول، نوع جمله از بسیاری، عوامل به هابرهمکنش
 وجود که است بدیهی و خارجی شرایط سلولی، چرخه فاز سلول،
 اتصال ایشرک شناسایی بنابراین،. دارند بستگی دیگر هایپروتئین
 ردعملک اجرای چون است ضروری سلولی محیط یک در پروتئین یک
 سطوح با تماس به وابسته شدت به خاص پروتئین یک

 تماس به نیاز فرآیندها بیشتر. بود خواهد همسایه هایپروتئین
 دارند رتبزرگ یا دوتایی هایکمپلکس در هاپروتئین بین مستقیم

  .[2]هستند درگیر متعددی هایپروتئین آن در که
 که است پویا هایسلول برای سخت بسیار کاری PPI تحقیقات
 شبکه از ما دانش اگرچه است فضا و زمان در مداوم تغییرات تحت
 نجرم تحقیقات است اما ضعیف بسیار هم هنوز پروتئین پیچیده

 و Sapiens( 5]‐[3	Homo(انسان  اینترکتوم در نقشه شناسایی به
)	Saccharomyces مانند مخمر مدل موجودات همچنین

)cerevisiae 10]‐[6 نماتد ،)Caenorhabditis	elegans( [11,	12] ،
	Drosophila(مگس میوه  melanogaster( 15]‐[13  و

 پایگاه شد. اگرچه thaliana( [16]	Arabidopsis(آرابیدوپسیس 
 زهنو ما است، رشدروبه همچنان موجودات این برای اینترکتوم داده
 اصلهف بسیار آنها یک از هر برای کامل اینترکتوم نقشه یک ایجاد از

  .[17	,14	,11]داریم 
 و ههزین یافته،تکامل هایروش و بهبودیافته هایپروتکل وجود با

 محدود را تجربی مطالعات که است عواملی جمله از نیاز مورد زمان
 نشبرهمک شبکه روی کمی خیلی مطالعات تنها درنتیجه و کندمی

 وبمطل حد در بیوانفورماتیک هایروش. است شده انجام پروتئینی
 لقوهبا هایبرهمکنش شناسایی به اولیه ارزشمند گام یک عنوانبه

 و یساختار  ابزارهای براساس بیوانفورماتیک. پردازدمی هاپروتئین
 یک تواندمی است دسترس در حاضر حال در که ایداده هایپایگاه
 سازی،مرتب در کلیدی نقش و باشد تجربی نتایج برای آلایده مکمل

 بازی را تجربی هایداده از دقیق مفاهیم کاوش و سازماندهی
  .[18]کند
 شبرهمکن بینیپیش برای بیوانفورماتیک هایروش کلی، طوربه

 اول، تهدس: کرد تقسیم دسته چهار به توانمی را پروتئین -پروتئین
 که دکننمی استفاده ماشین یادگیری هایالگوریتم از که هاییروش
 ساخت برای پروتئین، مختلف گرهایتوصیف از ایمجموعه از آن در
 کند، ینیبپیش را پروتئین -پروتئین برهمکنش بتواند که مدل یک

 برای هاتوالی هایویژگی از معمولاً  هاروش این. می شود استفاده
تلف مخ ماشین یادگیری هایالگوریتم. کنندمی استفاده یادگیری
	Machines	Vector	Supportبه  توانمی آن انواع از که هستند،

(SVM)، Multilayer	perceptron	(MLP)، Naïve	Bayes و 
Random	forest  اطلاعات از که هاییروش دوم، دسته. کرد اشاره 
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 ایهتوان به همسکه می کنندمی استفاده پروتئین ساختار و ژنومی
 اطلاعات و هاژن همزمان بیان ژن، ادغام فیلوژنتیک، رابطه ژن،

 از هاستفاد با که هاییروش سوم، دسته. بعدی اشاره کردسه ساختار
 ینپروتئ -پروتئین برهمکنش بینیپیش به شبکه توپولوژی

 -پروتئین برهمکنش تشخیص هایروش چهارم، دسته. پردازدمی
 (یا mining	Literature و mining	Text از استفاده با پروتئین
  هستند. [19] )هاداده پایگاه وجویجست

 لهفاص براساس محاسباتی هایروش از استفاده با وجود این که با
 منجر که است شده بینیپیش PPI سرییک ها،پروتئین فیلوژنتیک

 زرگب هایپایگاه در هاپروتئین برهمکنش هایداده تعداد افزایش به
 PPI محدودی تعداد گیاهان، برای تاکنون شد، STRING مانند داده
 یمبتن هایروش که حالی در. است شده گنجانده داده پایگاه این در
 قیتموف با هاپروتئین برهمکنش بینیپیش اینترولوگ برای بر

 است، شده برده کار به هاگونه از بسیاری برای یافته و توسعه
 هاداده مجموعه که زمانی ماشین یادگیری هایالگوریتم از استفاده
 دقت بهبود به منجر است بیشتری تنوع و تربزرگ اعداد حاوی
 حققانم توسط متمایزی رویکردهای کلی، طوربه. شودمی بینیپیش
 برای فردیمنحصربه اطلاعات یک هر که است شده ارایه مختلف
 هایوشر از ترکیبی از استفاده بنابراین،. است کرده تامین را شبکه

 شافزای به منجر بینی،پیش برای متعدد هایویژگی با گوناگون
  شود.می بینیپیش اطمینان درصد

، از غلات Poaceaeاز خانواده  (vulgare	Hordeum)گیاه جو 
عنوان یک گیاه مدل سازگار با شرایط آب و هوایی مهمی است که به

شود. از نظر سطح زیر کشت در جهان در رتبه چهارم محسوب می
و برنج  (mays	Zea)، ذرت (species	Triticum)بعد از گندم 

(Oryza	sativa) سطح زیر کشت جو،  ۲۰۱۴گیرد. در سال قرار می
ترین ترتیب بزرگمیلیون تن بود که روسیه، فرانسه و آلمان به۱۴۴

یط دلیل سازگاری با شراتولیدکنندگان این گیاه بودند. گیاه جو به
نامساعد آب و خاک و همچنین اهمیت آن در صنعت مالت، 

  .[20]شودهاست که کشت میقرن
کروموزوم است به همین دلیل  ۱۴وئید بوده و حاوی این گیاه دیپل

محسوب  Triticeaeعنوان یک گیاه مدل برای خانواده تواند بهمی
ابی یالمللی توالیهای کنسرسیوم بینبا تلاش ۲۰۱۲شود. در سال 

 یابی انگلستان ژنوم جو با موفقیتجو و همچنین کنسرسیوم توالی
های گیگاباز است و از ژنوم٣/٥یابی شد. ژنوم این گیاه توالی

ه و شدیابیشود که تاکنون توالیدیپلوئید طویلی محسوب می
ای، یک کروموزم متشکل از هفت جفت کروموزوم هسته
  .[21]میتوکندری و یک کروموزوم کلروپلاستی است

تقریباً در تمام فرآیندهای زیستی شامل انتقال پیام، مسیرهای 
های لی تعداد زیادی برهمکنشمتابولیکی و عملکردهای مولکو

 IntAct [22] ،BioGRIDهای پروتئینی درگیر هستند. پایگاه داده
[23] ،MINT [24] ،DIP [25] ،HPRD [26]  وSTRING [27] منظور به

های پروتئینی سازی اطلاعات مربوط به برهمکنشذخیره
های های آزمایشگاهی و همچنین برهمکنششده با روششناسایی

 در اند. اگرچههای محاسباتی، توسعه یافتهشده با روشبینیپیش
 و تجربی مطالعات تعدادی پروتئین -پروتئین برهمکنش زمینه

 انجام های مدلمختلف به خصوص ارگانیزم موجودات در محاسباتی
اما مطالعات محاسباتی در گیاهان همچنان ناقص بوده  است، شده

)	Arabidopsis سیس تالیاناآرابیدوپهای و محدود به گونه
[28,	29]	)thaliana برنج ،)Oryza	sativa( [30,	31] عنوان گیاه به
	Manihot ،[33]ذرت، rapa( [32]	Brassica( براسیکا راپامدل، 

esculenta [34]فرنگی ، گوجه)Solanum	lycopersicum( [35] ،
 trichocarpa [37]	Populus و sinensis( [36]	Citrus( القپرت
  .عنوان محصولات زراعی اقتصادی) است(به

اکثر  در PPI بینیمربوط به شناسایی و پیش مطالعاتبنابراین 
به همین  .است ماندهباقی ناقص همچنان جو خصوصبه گیاهان

جو  پروتئین گیاه -منظور در این مطالعه شبکه برهمکنش پروتئین
ه پروتئین مربوط ب -های پروتئینبا استفاده از اطلاعات برهمکنش

ساکارومایسس سروزیه مدل شامل  مز ارگانیشش 
(Saccharomyces	 cerevisiae) یا ، سینورابتیدیس الگانس

	Caenorhabditis) نماتد elegans) یا ، دروزوفیلا ملانوگاستر
	Homo) انسان، (melanogaster	Drosophila) مگس میوه

sapiens) برنج ،(Oryza	 sativa)  تالیاناآرابیدوپسیس و 
(Arabidopsis	thaliana) شده از پایگاه داده استخراجIntact  و
های مدل با های گیاه جو با ارگانیزماستخراج اطلاعات ارتولوگ

بینی شد. این گزارش اولین شبکه پیش Inparanoidاستفاده از 
PPI ۲۳۵۹۶۶بینی شده در این گیاه است که نتیجه آن پیشارایه 

  پروتئین بود. ۷۳۵۰برهمکنش غیرتکراری بین 

  
  هامواد و روش

 شش ارگانیزم به مربوط اینترکتوم هایداده مجموعه ها:منابع داده
الگانس،  ینورابتیدیسس ،ساکارومایسس سروزیهشامل  مدل

ز پایگاه ا آرابیدوپسیس تالیانا و انسان، برنج ،دروزوفیلا ملانوگاستر 
که حاوی  IntAct (https://www.ebi.ac.uk/intact/)داده 

شده با های پروتئینی شناساییتعداد قابل توجهی برهمکنش
ر منظوهای آزمایشگاهی با کارآیی بالا است، استخراج شد. بهروش

 مالگوریت سترهای ارتولوگ جو با شش ارگانیزم ازشناسایی کلا
 InParanoid ها،ارتولوگ کنندهشناسایی

)bin/index.cgi‐http://inparanoid.sbc.su.se/cgi( [38] 
 ریقط از را پروتئین هایتوالی جفت تمام استفاده شد که مقایسه

دهد. می انجام است، BLAST محاسبات براساس که خود، الگوریتم
 انتخاب اکاندید پروتئین عنوانبه شباهت بالاترین با هاییپروتئین

 این طریق از گونه دو در ارتولوگ هایپروتئین همه شوند،می
 طتوس که بالا هایجفت فقط. آیندمی دست به غربالگری هایروش

InParanoid کنترل تا شد خواهند انتخاب شوند،می کلاستر 
  شود. اعمال کاذب هایمثبت میزان روی خاصی

: ستا استوار منطقی و ساده اصل یک براساس روش : ایناینترولوگ
 ترتیببه) جو اینجا در( مدنظر گونه در B پروتئین و A پروتئین اگر
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 ارتولوگ) مدل ارگانیزم( گونه مرجع در B1 پروتئین و A1 پروتئین با
 هایروش با ،B1 پروتئین و A1 پروتئین بین برهمکنش و باشند
 بینیپیش ترتیب این به باشد، شده تایید مرجع گونه در تجربی
 راگ. دارند برهمکنش یکدیگر با B پروتئین و A پروتئین که شودمی

 شد، پیدا گونه یک از بیش در B پروتئین و A پروتئین اینترولوگ
 اینترولوگ . روش[30]یابدمی افزایش آنها متقابل اطمینان قابلیت
 جفت بین گونه چند در تکاملی حفاظت درنظرگرفتن براساس
 اراید طبیعی طوربه بنابراین است، برهمکنش دارای هایپروتئین
ت. در ها اسپروتئین بین برهمکنش بینیپیش در زیادی حساسیت

ش بینی شبکه برهمکنپیشمنظور این مطالعه از روش اینترولوگ به
ا و هپروتئین گیاه جو با استفاده از اطلاعات ارتولوگ -پروتئین
  های تجربی شش ارگانیزم مدل استفاده شد.برهمکنش
 های: ارتولوگهای ارتولوگ بر اینترکتومکردن پروتئینمنطبق

 اینترکتوم هایداده مجموعه روی Inparanoidآمده از دستبه
 و شوندمی ) منطبقIntactشده از (استخراج مرجع هایگونه
 رجعم هایگونه هایپروتئین با گندم پروتئین آن در که هاییمکان
 بتث برهمکنش دارای پروتئینی هایگروه عنوانبه شودمی منطبق
های تکراری، یک شبکه برهمکنش سپس با حذف برهمکنش .شد

راحل ساخت م ۱فرد ایجاد شد. شکل پروتئین منحصربه -پروتئین
  دهد.پروتئین در گیاه جو را نمایش می -شبکه برهمکنش پروتئین

  

  
یاه پروتئین در گ -بینی شبکه برهمکنش پروتئیننمایش مراحل پیش )۱شکل 

 Intactهای اینترکتوم شش ارگانیزم مدل از پایگاه داده جو؛ مجموعه داده
های منظور کلاستربندی پروتئینبه Inparanoidآوری شد، الگوریتم جمع

ارتولوگ بین گیاه جو با شش ارگانیزم مدل مورد استفاده قرار گرفت و اینترولوگ 
له پروتئین استفاده شد. فاص -های پروتئینبینی برهمکنشعنوان روش پیشبه

  ت.دارکردن شبکه به کار رفمنظور وزنتکاملی بین گیاه جو و شش ارگانیزم مدل به

  
 سایتوبدارکردن شبکه براساس اطلاعات تکاملی: وزن

TimeTree (http://www.timetree.org/) سایت یک وب

حاوی اطلاعات مربوط به فاصله تکاملی است در این پایگاه اطلاعات 
گونه در قالب یک  ۵۰۶۳۲مطالعه مختلف روی  ۳۱۶۳مربوط به 

های مختلف را آوری شده که فاصله بین گونهدرخت زندگی جمع
دارکردن شبکه برهمکنش منظور وزندهد. بهبرحسب زمان ارایه می

بوط به فاصله تکاملی گیاه جو با پروتئین، اطلاعات مر -پروتئین
  استخراج شد. TimeTreeشش ارگانیزم مدل مورد نظر از سایت 

 اه جو:پروتئین در گی -نحوه امتیازدهی به شبکه برهمکنش پروتئین
یک جفت پروتئین دارای برهمکنش هستند به شرطی که 

های هر یک از آنها حداقل در یکی از شش گونه مورد نظر ارتولوگ
آمده از روش دستود. به این ترتیب براساس نتایج بهیافت ش

ن شده تعییبینیهای پیشاینترولوگ، میزان اطمینان برهمکنش
دهنده درجه اطمینانی است که به هر یک شد. امتیاز اطمینان نشان

هنده دگیرد. بالابودن امتیاز اطمینان نشانها تعلق میاز برهمکنش
های مورد نظر حفظ و وجود ر گونهاین است که آن برهمکنش در اکث

های آزمایشگاهی اثبات شده است. به این آن توسط اکثر روش
شده بینیهای پیشترتیب امتیاز اطمینان به هر یک از برهمکنش

  گیرد:براساس فرمول زیر تعلق می
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) Bو  Aدهنده تعداد برهمکنش (بین پروتئین " نشانzطوری که "به
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دهنده مجموع امتیازهای اطمینان هر برهمکنش صورت کسر نشان

اند و مخرج بینی شرکت کردههایی است که در این پیشدر گونه
  برای شش گونه است. ሺ݁݀ሻ	݈݊کسر میانگین 

  

  نتایج و بحث

و استخراج  Inparanoidهای ارتولوگ توسط شناسایی پروتئین
، یک روش Inparanoid8در این مطالعه  :Intactاطلاعات از 

منظور های بین دو گونه، بهتمام اتوماتیک برای شناسایی ارتولوگ
تشخیص کلاسترهای ارتولوگ مورد استفاده قرار گرفت. این پایگاه 

 ۷باکتری و  ۲۰یوکاریوت،  ۲۴۶گونه شامل  ۲۷۳حاوی اطلاعات 
آرکئا است. با استفاده از اطلاعات پروتئوم شش ارگانیزم مدل شامل 

دروزوفیلا  ،الگانس ینورابتیدیسس ،س سروزیهساکارومایس
یگاه (موجود در پا آرابیدوپسیس تالیانا انسان، برنج و ،ملانوگاستر

Inparanoidها با گیاه جو های این ارگانیزم) شناسایی ارتولوگ
های جو با شش ارگانیزم نحوه توزیع ارتولوگ ۱نمودار صورت گرفت. 

  دهد.مدل را نمایش می
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در گیاه  PPIبینی شبکه منظور پیشهای مدل بهنمایش توزیع ارگانیزم )۱نمودار 

: توزیع Bهای ارتولوگ گیاه جو در شش ارگانیزم مدل. : توزیع پروتئینAجو؛ 
  Intactشده از های تجربی استخراجتعداد برهمکنش

  
در میان شود، گیاه برنج مشاهده می A -۱مودار نطور که در همان
طوری شترین میزان ارتولوگ را با گیاه جو دارد بههای مدل بیارگانیزم

شده را به خود های استخراجکل ارتولوگ ٪۴۵ارتولوگ،  ۱۳۹۷۷که با 
د ترین جنزدیکاوریزا ساتیوا دلیل این که اختصاص داده است. به

شده در این مطالعه) با گیاه های بررسیمشترک را (از بین ارگانیزم
 اآرابیدوپسیس تالیانجو دارد این تعداد ارتولوگ قابل انتظار است. 

شود و ها را شامل میکل ارتولوگ ٪۲۸ارتولوگ، حدود  ۸۸۶۵با 
 ترتیب از انسان، مگس میوه،های باقیمانده بهارتولوگ ٪۲۷حدود 

عنوان یک نماتد و مخمر استخراج شد. به این ترتیب مخمر به
های جو را به خود اختصاص ارتولوگ ٪۵سلولی تنها یوکاریوت تک

شده از شش ارگانیزم مدل که های استخراجتعداد کل ارتولوگداد. 
بود. اگرچه دو گیاه  ۳۱۲۲۴انجام شد شامل  Inparanoidتوسط 

فاصله تکاملی کمتر با گیاه جو، دلیل برنج و آرابیدوپسیس به
های ارتولوگ را با این گیاه دارند ولی از بیشترین تعداد پروتئین

شده نیز تعداد قابل توجهی ارتولوگ های بررسیسایر ارگانیزم
  استخراج شد.
پروتئین که با  -های پروتئینهای برهمکنشمجموعه داده

مورد  خصوص دراند، بههای آزمایشگاهی اثبات شدهروش
های مدل، در حال رشد است. اطلاعات مربوط به ارگانیزم

 Intactپروتئین با مراجعه به پایگاه داده  -های پروتئینبرهمکنش
های های پروتئینی را که با روشاستخراج شد این پایگاه برهمکنش

  اند، ذخیره کرده است.آزمایشگاهی با کارآیی بالا انجام شده

شود، بیشترین تعداد مشاهده می B -۱مودار نطور که در همان
و پس از آن  ۳۶۵۲۶۲با انسان  پروتئین را -های پروتئینبرهمکنش
برهمکنش را به خود اختصاص دادند، که حدود  ۱۳۶۵۰۹مخمر با 

های پروتئینی مربوط به شش ارگانیزم مدل کل برهمکنش ۸۱٪
 هایی هستندشود، اینها گونهرا شامل می Intactشده از استخراج
تری دلیل مطالعات آزمایشگاهی بیشتر حاوی اینترکتوم کاملکه به

ها تنها ها هستند. به این ترتیب سایر ارگانیزمنسبت به سایر ارگانیزم
پروتئین را شامل شدند.  -های پروتئینبرهمکنش ٪۱۹حدود 

برهمکنش حاوی  ۷۶۱و  ۲۴۱۰۱ترتیب با آرابیدوپسیس و برنج به
  بین شش ارگانیزم مدل بودند.در  PPIکمترین تعداد 

طالعه در این مپروتئین گیاه جو:  -ساخت شبکه برهمکنش پروتئین
بینی شبکه برهمکنش پروتئینی بر این اصل استوار است که پیش

ی هاشوند، دارای برهمکنشهایی که طی تکامل حفظ میپروتئین
کاررفته از طریق شده هستند. فرآیندی که در این مسیر بهحفاظت

ع منجر های متنوهای ارتولوگ بر اینترکتوم ارگانیزمانطباق پروتئین
شود می پروتئین -های پروتئینبینی برهمکنشبه شناسایی و پیش

 PPIکه تحت عنوان اینترولوگ شناخته شده است. ساخت شبکه 
آوری اطلاعات ) جمع۱ای بود: مرحلهدر گیاه جو یک فرآیند سه
های ) شناسایی پروتئین۲رگانیزم مدل، اینترکتوم مربوط به شش ا

) انجام فرآیند ۳های گیاه جو با شش ارگانیزم مدل، ارتولوگ
  اینترولوگ بین گیاه جو با شش ارگانیزم مدل.

صورت گرفت و  Intactآوری اطلاعات اینترکتوم از پایگاه داده جمع
Inparaniod ه کارها بکننده ارتولوگبینیعنوان الگوریتم پیشبه 

گرفته شد که قابل اطمینان و در دسترس است. شبکه برهمکنش 
 های جو برپروتئین گیاه جو از طریق انطباق ارتولوگ -پروتئین

اینترکتوم شش ارگانیزم مدل طی فرآیند اینترولوگ صورت گرفت که 
 ۷۳۵۰برهمکنش غیرتکراری بین  ۲۳۵۹۶۶بینی نتیجه آن پیش

های پروتئینی برهمکنشمنظور سازماندهی پروتئین بود. به
ای های تکراری حذف و مجموعه دادهشده برهمکنشبینیپیش

شده ایجاد شد که در آن بینیهای پروتئینی پیشحاوی برهمکنش
تعداد ارتولوگ برای هر پروتئین و تعداد برهمکنش برای هر جفت 

  پروتئین مشخص شد.
برهمکنش  ۲۴۷۷۴۵بینی آمده منجر به پیشدستنتایج به
های تکراری پروتئین شد که پس از حذف برهمکنش -پروتئین
مشاهده  ۲نمودار طور که در برهمکنش به دست آمد. همان ۲۳۵۹۶۶

 ۱۰۱۵۱۱و  ۱۰۱۴۸۵ترتیب با شود دو ارگانیزم مخمر و انسان بهمی
شده ئینی استخراجهای پروتبرهمکنش، بیشترین تعداد برهمکنش

های کل برهمکنش ٪۸۲طوری که را به خود اختصاص دادند به
شد، این دو ارگانیزم در بین شش ارگانیزم شده را شامل میاستخراج

ثبت شده به  PPIشده در این مطالعه بیشترین تعداد مدل استفاده
لحاظ آزمایشگاهی را داشتند و به همین دلیل نقش مهم آنها در 

های پروتئینی قابل انتظار بود. پس از این دو برهمکنش بینیپیش
آرابیدوپسیس برهمکنش،  ۲۳۹۴۴با  دروزوفیلا ملانوگاسترارگانیزم، 
 ۵۶۲۰ با سینورابتیدیس الگانسبرهمکنش،  ۱۵۱۲۲با  تالیانا



 ـــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــ و همکارانی ژاله حکمت ۵۶۲
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های بعدی قرار برهمکنش در جایگاه ۶۳با  برهمکنش و برنج
قابل  ۱گانیزم در جدول گیرند. اطلاعات مربوط به این شش ار می

  مشاهده است.
های برهمکنش کمترین تعداد برهمکنش ۶۳گیاه برنج با تنها 

 دلیلدهد. با وجود این که گیاه برنج بهشده را نشان میاستخراج
فاصله تکاملی کمتر با گیاه جو بیشترین تعداد پروتئین ارتولوگ را 

 -نهای پروتئیاطلاعات برهمکنشدلیل فقدان با این گیاه دارد اما به
شده برای آن، این گیاه نقش مهمی در پروتئین آزمایشگاهی ثبت

املاً پروتئین گیاه جو ایفا نکرده است. ک -بینی شبکه پروتئینپیش
، دلیل نبود اطلاعات کافیهای گیاهی بهقابل انتظار بود که ارگانیزم
تند ه جو نداشبینی شبکه برهمکنش گیانقش چندان مهمی در پیش

پروتئین از دو گیاه  -برهمکنش پروتئین ۱۵۱۸۵و در مجموع 
آرابیدوپسیس و برنج استخراج شد، اگرچه این تعداد برهمکنش تنها 

شده را شامل پروتئین استخراج -های پروتئینکل برهمکنش ۶٪
اه تر این دو ارگانیزم به گیدلیل فاصله تکاملی نزدیکشود اما بهمی

شده از این دو ارگانیزم قابلیت اطمینان های استخراجشجو، برهمکن
  بالاتری خواهند داشت.

  

  
پروتئین  -بینی شبکه برهمکنش پروتئینتوزیع شش ارگانیزم در پیش )۲نمودار 

  در گیاه جو

  
  مربوط به شش ارگانیزم مدل PPIاطلاعات ژنوم و  )۱جدول 

	هاگونه
	ژنوماطلاعات 

ا شده بییدتا ینپروتئ-ینپروتئ یهابرهمکنش
	یشگاهیآزما یهاروش

 ینپروتئ -ینپروتئ یهابرهمکنش
	شدهینیبیشپ

های جوارتولوگشدهاستخراج یهابرهمکنش	هاتعداد پروتئین	هابرهمکنشتعداد 	هاتعداد پروتئین	هاتعداد ژن

الگانس ینورابتیدیسس 	۲۰۵۱۷	۲۶۷۹۳	۴۲۹۹۱	۳۲۸۱	۵۶۲۰	۲۰۳۶	
	۲۵۹۶	۱۰۱۵۱۱	۲۲۸۰۰	۳۶۵۲۶۲	۷۳۱۱۲	۲۰۴۵۷	انسان

یهسروز یسسساکاروما 	۶۶۹۲	۶۰۴۹	۱۳۶۵۰۹	۷۱۵۷	۱۰۱۴۸۵	۱۵۸۵	
ملانوگاستر یلادروزوف 	۱۳۹۳۷	۲۱۹۳۹	۵۱۶۶۸	۸۸۵۵	۲۳۹۴۴	۲۱۶۵	
یاناتال یدوپسیسآراب 	۲۷۴۱۶	۳۹۳۶۲	۲۴۱۰۱	۹۵۷۱	۱۵۱۲۲	۸۸۶۵	
	۱۳۹۷۷	۶۳	۷۵	۷۶۱	۱۸۰۰۳۰	۵۷۹۳۹	برنج

  

 اناآرابیدوپسیس تالیتوان به بررسی روی گیاه از مطالعات قبلی می
، برنج [29	,28]ینپروتئ ۹۴۸۰ ینبرهمکنش ب ۱۴۵۴۹۴بینی با پیش
با  ذرت، [31	,30]ینپروتئ ۵۰۴۹ ینبرهمکنش ب ۷۶۵۸۵ بینیبا پیش
، [33]ینپروتئ ۱۰۷۹۳ ینبرهمکنش ب ۲۷۳۴۰۰۰بینی پیش
 ۱۰۶۲۶ ینبرهمکنش ب ۳۵۷۹۴۶بینی با پیش یفرنگگوجه
 ۸۱۹۵ ینبرهمکنش ب ۱۲۴۴۹۱بینی و پرتغال با پیش [35]ینپروتئ
اشاره کرد. در تمامی این مطالعات استخراج اطلاعات  [36]ینپروتئ

های مدل از رگانیزمپروتئین مربوط به ا -های پروتئینبرهمکنش
های پروتئینی تاییدشده با کننده برهمکنشهای ثبتپایگاه داده

منظور به Inparanoidگرفته و های آزمایشگاهی صورتروش
 های مدل استفاده شدههای گیاه مورد نظر با ارگانیزمیافتن ارتولوگ

بینی است. همچنین اینترولوگ روش مورد استفاده برای پیش
پروتئین بود، در این مطالعه نیز اقدامات  -های پروتئینبرهمکنش

برهمکنش غیرتکراری بین  ۲۳۵۹۶۶بینی شده منجر به پیشانجام
شد، همچنین از فاصله تکاملی برای امتیازدهی به پروتئین  ۷۳۵۰

شده استفاده شد که در مطالعات قبلی بینیهای پیشبرهمکنش
  مورد توجه قرار نگرفته بود.

پروتئین تقریباً در تمام فرآیندهای  -های پروتئینبرهمکنش
می ها نقش مهشود، شناسایی این برهمکنشبیولوژیکی مشاهده می

های مولکولی انتقال پیام و مسیرهای متابولیکی در توضیح مکانیزم
داشته و به فهم بیشتر فرآیندهای تنظیمی مانند تنظیم رونویسی 

بینی شبکه منظور پیشکمک خواهد کرد. در این مطالعه به
ها، پروتئین در گیاه جو از شناسایی ارتولوگ -برهمکنش پروتئین

رفتن فاصله براساس روش اینترولوگ و درنظرگ PPIبینی پیش
روتئین پ -های پروتئینتکاملی استفاده شد. تعداد بالای برهمکنش
های مدل و تعداد زیاد تاییدشده آزمایشگاهی مربوط به ارگانیزم

از عوامل مهم  شده برای جوهای ارتولوگ شناساییپروتئین
ت شده است. ساخبینیهای پیشکننده کیفیت برهمکنشکنترل

پروتئین در گیاه جو با اطلاعات شش  -شبکه برهمکنش پروتئین
ارگانیزم مدل و با استفاده از روش اینترولوگ صورت گرفت. شبکه 

پروتئین  ۷۳۵۰برهمکنش بین  ۲۳۵۹۶۶شده ما حاوی بینیپیش
ده برای شپروتئین ارایه -است که اولین شبکه برهمکنش پروتئین

های وهشگیاه جو است. این مطالعه اطلاعات ارزشمندی را برای پژ
بعدی در سطح پروتئین فراهم کرده و کمبود اطلاعات در زمینه 

  .دهدپروتئین در گیاه جو را پوشش می -های پروتئینبرهمکنش
توان به عدم وجود اطلاعات یمطالعه حاضر م یهایتاز محدود
 اهیداده مختص گ یگاهو نبود پا ینپروتئ -ینپروتئ یهابرهمکنش

  اشاره کرد.  یاهگ ینمربوط به ا استخراج اطلاعات برایجو 



 ۵۶۳ نترولوگیجو براساس روش ا اهیدر گ نیپروتئ -نیشبکه برهمکنش پروتئ ینیبشیپـــ ــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــ
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 -نیپروتئ یهابرهمکنش ینیبیشپ منظوربهشود یم یشنهادپ
ها یزمارگان یرمدل از سا یهایزمجو علاوه بر ارگان یاهدر گ ینپروتئ
 یادگیری یهاروش یرنظ یگرید یهااستفاده شده و روش یزن

  به کار گرفته شود. ینماش
  

  گیرینتیجه
و روش  یها، فاصله تکاملارتولوگ ییمطالعه از شناسا یندر ا
 در نیپروتئ -ینپروتئ یهابرهمکنش ینیبیشپ برای ینترولوگا
 یهابرهمکنش یفیتکنترل ک ینجو استفاده شد. همچن یاهگ
 یهابرهمکنش یادز یارشده با استفاده از تعداد بسینیبیشپ

 یهانیمدل و پروتئ یهایزمشده از ارگاناستخراج ینپروتئ -ینپروتئ
صورت گرفت. شبکه  InParanoid یبالا یازارتولوگ با امت
 شبکه برهمکنش ینشده اولهیارا ینپروتئ -ینبرهمکنش پروتئ

برهمکنش  ۲۳۵۹۶۶ یکه حاو استجو  یاهگ یبرا ینپروتئ -ینپروتئ
  است. ینپروتئ ۷۳۵۰ ینب
  

گروه  یاز اعضادانند که یبر خود لازم م یسندگاننوتشکر و قدردانی: 
شگاه دان یوفیزیکو گروه ب یلاندانشگاه گ یاهیگ یوتکنولوژیب
لوم دانشکده ع یوانفورماتیکب  یشگاهخصوص آزمامدرس به یتترب
  کنند. یمدرس سپاسگزار  یتدانشگاه ترب یستیز

ات (مطالع یشگاهیگونه کار آزما یچمطالعه ه یندر ااخلاقی: تاییدیه
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