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 in silicoروش  هطراحی آن بو   ، کاربردهاآپتامر
 

 *2، معصومه کردی1سارا قهرمانی
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 چکیده

 یعیوس    فی   که به ط بالا هستند  تیبا اختصاص  ینیپروتئ   ای و    RNA  ،DNAرشته  تک  یهایتوالآپتامرها  

و   یپزش  ک  خص  و مبهمختل  ف    یهان  هیزماتص  ال دارن  د. آپتامره  ا در    لی   هدف تما  یهااز مولکول

 یب  ه    ا  تامرها هستند. استفاده از آپبادییآنتدارند و از نظر کاربردشان مشابه    ییکاربرد بالا  یصیتشخ

 رهی   قدرت نف  وب ب  ه باف  ت و    شی ارزان، طول عمر بالاتر، افزا  متیاز  مله ق  یادی ز  یای مزا  بادییآنت

آپت  امر  دیمراحل تولتوان یم in silico یهاروشآپتامر و ود دارد که با  دیتول یروش برا نی . چنددارد

 ،س  ازیمثل مدل in silico یهااز روش یاتوان مجموعهیمآپتامر  یسازتر کرد. با مدلسادهرا کوتاه و 

در ای  ن   آپتامر به ک  ار ب  رد.  یتوال  نی به بهتر  و دستیابی  یگر ربال  یرا برا  یمولکول  کینامی و د  نکیداک

ص  ورت به in silicoدر ه  ا ه  ای طراح  ی آنو روشکاربرده  ا  ،هاه  ا، س  اختارآپتامرانواع مقاله مروری 

 مختصر بیان شده است.

 

 .in silico، پروتئین، DNA ،RNAکلیدی: آپتامر، های واژه

 

 مقدمه -1

ب  ا ط  ول   الیگونوکلئوتی  دی ی  ا پیتی  دیهای  توالیآپتامرها  

ه  ا ت  ایی هس  تند. آپتامر  100ت  ا    15ب  ین  کوتاه تا متوسط  

ه  ای مولکولدلیل اختصاصیت بالایی که در اتص  ال ب  ه  به

زشکی دارند، در زمینه پ  (، پروتئین، یون و...ژنآنتی)هدف  

های پیش  ین س  ال. در [ 1]  و تشخیصی کاربرد زیادی دارند

، هاس  لولاز اهداف از قبیل  ای  گستردهآپتامرها برای دامنه  

، هابیوتیکآنتی، آمینواسیدها،  هاکوآنزیم،  هایون،  هاویروس

ه  ا مولکولو س  ایر ه  ا هورمون، هاپیتی  دپلی، ه  اکشآفت 

ه  ا از نظ  ر طی  ف وس  ی  آپتامر [.2اند ] ش  دهس  اخته 

ه  ا بادیآنتیمش  ابه ک  اربرد خ  ود ه  دف و ه  ای مولکول

مزای  ای زی  ادی از   ،ه  ابادیآنتیهستند، اما در مقایس  ه ب  ا  

ع  دم و    ی  یزایمنیاو ع  دم    بالا  یدر دماها  یداریپا مله  

تولید آپتامر در مقایس  ه ب  ا فرایند  .  [ 3دارند ]   ت یسمایجاد  

 صورت ش  یمیاییبه  آپتامرسنتز  .  باشدمیتر  بادی ارزانآنتی

ی  ک    ربالو یا    [ 4] واکنش زنجیره پلیمراز  تکثیر با  راه  از  

، ح  ال آنک  ه تولی  د ش  ودمیانج  ام کتابخان  ه مص  نوعی 

در ی  ا    و  س  لولیه  ای  ردهدر  بیولوژیک است و  بادی  آنتی
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. از مزای  ای دیگ  ر آپت  امر [ 5] ش  ود میحیوانات انجام بدن  

ک  ه   (برابر  10)بودن آن است  تربادی کوچکآنتینسبت به  

در آپت  امر  و ط  ول عم  ر  داده  نفوب آن به بافت را اف  زایش  

 .[ 6دهد ] مینیز افزایش  را پلاسما 

 آپتامر  انواع -2

 یارش  تهتک  یمص  نوع  کی   نوکلئ  دیاس  ای  دهایپیت  ،آپتامرها

 (دئوکسی ریبونوکلئیک اس  ید، ریبونوکلئی  ک اس  ید)کوتاه  

 فاه  داخا  خود به    یبعدسهساختار    لیدلبههستند که  

 . [ 7؛  6]  شوندمیمتصل   اختصاصی

 (DNA) اسیدی  نوکلئیکریبو   دئوکسی  آپتامرهای 2-1

 ت  ی،حرار  ثب  ات  دلی  لبه  اسیدها  ریبونوکلئیکدئوکسی

 ریزیبرنام  ه قابلی  ت  و ب  الا مقی  اس در س  نتز قابلی  ت 

 ه  ایآپتامر.  [ 8]   آین  دم  ی  شمار  به   ذابی  مواد  ،ساختاری

 ترکیبی  میل  با  عاملی  عنوانبه  اسیدی  ریبونوکلئیکدئوکسی

 و  هاپروتئین  همچون  مختلف  هدف  هایمولکول  برای  بالا

 تع  دادی  ت  اکنون.  شوندمی  محسوب  کوچک  هایمولکول

 ه  دف ه  ایبیومولکول  برای  تشخیصی  DNA  نانو   دستگاه

. [ 8]   ان  دش  ده  س  اخته  DNA  آپتامره  ای  اساسبر  مختلف

 ،1992  س  ال  در  اسیدی  ریبونوکلئیکدئوکسی  آپتامر  اولین

 اتصال با که بود  نوکلئوتیدی  15  رشتهتک  DNA  قطعه  یک

 آپتامره  ای. [ 9]  ک  ردم  ی  مه  ار  را  آن  ت  رومبین  پروتئین  به

 آپتامره  ای ب  ه نس  بت  اس  یدی ریبونوکلئیکدئوکس  ی

 تکثی  ر و س  نتز همچ  ون مزای  ایی اس  یدی ریبونوکلئی  ک

 1SELEX در اس  تفاده ب  رای یبیش  تر پای  داری ،ت  رس  اده

 نم  ایی؛ س  ازی ن  ی ب  ا لیگان  دها سیس  تماتیک تکام  ل)

 .  [ 3]  دارند( آپتامر  شیمیایی سنتز  برای  ایچرخه

 

 (RNA) اسیدی ریبونوکلئیک آپتامرهای 2-2

در س  ال ب  ار    نیاول     یب  را  یداسی  کیبونوکلئیر  یآپتامرها

ده   ه گذش   ته آپتامره   ای . در اندش   دهمعرف   ی  1990

یصی و درم  انی برای کاربردهای تشخریبونوکلئیک اسیدی 

 
1 - Systematic evolution of ligands by exponential enrichment 

ریبونوکلئی  ک آپتامره  ای  .  [ 10] اند  داش  تهپیشرفت زیادی  

م  رتبط های  پروتئین  برای  اختصاصی  صورتبهکه    اسیدی

 ب  رای تولی  د دارو  ب  الایی، پتانس  یل  سنتز ش  وند  با بیماری

ر دریبونوکلئی   ک اس   یدی از آپتامره   ای  .[ 11] دارن   د 

آپتامره  ای   برای مث  الشود،  میبالینی استفاده  های  آزمایش

 مختلف  ی از  مل  هه  ای  بیماریبرای  ریبونوکلئیک اسیدی  

و  3Cت ی   هیات روسی   ، و2یانس  ان یمن   یا ق   ن روسی   و

   .[ 12] است  شده دیتول  نیتیوپو یآنژ

 

 پپتیدی آپتامرهای 2-3

 استفاده  قابلای  گستردهکاربردهای  برای    آپتامرهای پیتیدی

طراح  ی آپتامره  ای پیتی  دی از س  اختار . [ 13]  هس  تند

 هالهام گرفته ش  د  Tهای  های سلولگیرندهایمونوگلوبین یا  

آپتامرهای پیتی  دی    ایگزین بس  یار مناس  بی .  [ 14]   است 

آپتامره  ای . [ 14] ه  ا محس  وب م  ی ش  وند بادیآنتیبرای  

را تقلی  د ب  ادی آنتیپیتیدی واکنش بین مولک  ول ه  دف و 

پروتئین به اتصال آپتامر   -پروتئینهای  برهمکنش  .کنندمی

پیون  دهای هی  دروژنی، راه اتص  ال آنه  ا از کن  د؛  میکمک  

این فعل راه  از  شود؛  مییونی و نیروهای واندروالس انجام  

پیتید و مولکول هدف با کمترین سطح انرژی های  انفعالو  

براب  ر   درای پیتی  دی  . آپتامره   [ 15] شوند  میهم متصل  ه  ب

ه   دف از  مل   ه ه   ای پروتئینطی   ف وس   یعی از 

چرخه سلول، پروتئین وی  روس، پ  روتئین های  کنندهتنظیم

گیرن  ده ف  اکتور رش  د ] ، گیرنده تیروزین کین  از  Gکوچک  

 ه  دفه  ای  پروتئین، عوامل رونویسی و بس  یاری  [ اپیدرم

 .  [ 16] اند شده  ساخته دیگر

 

3- SELEX 

ه  ایی روشطور مستقل  پژوهشی بهسه تیم    1990در سال  

کات  الیزوری متص  ل ب  ه   RNAه  ای  مولکولرا برای تولید  

ک  ه ای  پروس  هایجاد کردن  د،    RNAهای  کتابخانهلیگاند از  

 
2 - HIV 
3 - HCV 
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SELEX   [ 17]   نام گرفت  .SELEX   روش  ی تجرب  ی ب  رای

های کتابخان   هاز  شناس   ایی آپتامره   ای اس   یدنوکلئیکی

که با می  ل ترکیب  ی زی  اد و است    RNAو    DNAمصنوعی  

 .[ 17] ش  ود  میاصیت بالا به مولکول ه  دف متص  ل  اختص

کردن انکوب  ه -1ش  امل چه  ار مرحل  ه  SELEXآزم  ایش 

؛ ش  دهمتصلانتخاب دنبال  ه    -2هدف؛  کتابخانه با مولکول  

تکثیر   -4  در نهایت   نشده وهای متصلدنبالهشستشوی    -3

شده با واک  نش زنجی  ره پلیم  راز متصلاسیدهای نوکلئیک  

الیگونوکلئوتی  د ب  ه روش  ، ی  کSELEXدر . [ 18]  اس  ت 

تص  ادفی  ک  ه ش  امل ی  ک منطق  هش  ود میشیمیایی س  نتز  

در   و  اس  ت   موقعی  ت تص  ادفی  75-15مرکزی متشکل از  

اتص  ال پرایم  ر ب  رای های  سایت   ،شدهحفاظت کنار مناطق  

،  RNA یه  ادر آپتامر .[ 19]  قرار داردرونویسی معکوس 

 منطق  هعنوان ب  ه T7طور معم  ول از س  ایت پروموت  ور ب  ه

اس  تخر اص  لی آپتامرها در  و  شود  میشده استفاده  حفاظت 

RNA  رونویسی باراه ازT7-RNA   پلیمراز در ش  رایطin 

vitro  [.  20] شود میتولید 

محص  ولات نخس  ت    ،DNAانتخاب آپتامره  ای  برای  

ای مجموع  ه  از هم  دا شده و  PCRحاصل از  ای  رشتهدو

ای خ  واهیم رش  تهریبونوکلئوتیدهای تکالیگودئوکس  یاز 

ه  ای مولکولب  ا   داشده وای دورشته  DNAاز    داشت که

ل که ب  ا مولک  و   هاییرشتهتکو آن  شوند  میهدف انکوبه  

اول دور  ب   رای مرحل   هداش   تند، ه   دف ب   رهمکنش 

 .[ 21] شوند میاستفاده    SELEXبعدی

 راه  از  DNA  انتخاب  فرایند  ت فقیمو   است   بکر  به  لازم

SELEX  تب  دیل  مرحل  ه  ب  ه  بسیار  DNA    ب  ه  ایرش  تهدو 

DNA  ب  رای  زی  ادی  ه  ایروش.  دارد  بستگیای  رشتهتک 

 و   ود ایرش  تهدو  DNA از ایرش  تهت  ک  DNA تولی  د

 -بی  وتین  داس  ازی نامتق  ارن، PCR مث  ال ب  رایدارد، 

  داس  ازی و لامب  دا اگزونوکلئ  از هض  م اس  تراپتاویدین،

 از  آمی  د  اکری  ل  پل  ی  الکتروف  ورز  ژل  روی  اندازه  براساس

در ه  ر  فش  ار انتخ  اب [.21] باش  ند می  هاروش  این   مله

و ح  داکثر می  زان کن  د میاف  زایش پی  دا   SELEXدور

دور  15-5اس  تخر الیگونوکلئوتی  دی بع  د از س  ازی  نی

تعداد زیادی   SELEX  در  از آنجا که  .[ 22] شود  میحاصل  

ت  وان می  ،اس  ت نی  از  موردو کتابخانه  توالی اسید نوکلئیک  

  in silicoدر ش  رایط را  RNAاز آپتامره  ای ای کتابخان  ه

 .ب  ه ح  داقل برس  د  RNAهای  توالیتا تعداد    کردطراحی  

ها و مطالع  ه گری آپتامرمحاسباتی در  ربالهای  روشاین  

به دلیل راحتی و هزینه کمتر مورد تو   ه فعل و انفعالات،  

 .[ 1]   است قرار گرفته  

 

 هاپتامرآ کاربرد -4

در  آنه  اها در علوم پایه و همچنین کاربرد پتامرآاستفاده از  

. [ 23] رو ب  ه اف  زایش اس  ت  یعل  وم پزش  کی و تشخیص   

ع   لاوه ب   ر توانن   د می یه   ای الیگون   وکلئیکپتامرآ

ه  ای یونمانن  د    یترکوچکهای  مولکول،  هاماکرومولکول

ی  ون پتاس  یم، یون کلسیم، یون کادمیم، یون  ی  وه، )  فلزی

 ،(اس  ترادیول، پروژس  ترون)ه  ا هورمون، (ی  ون س  رب

کانامایس      ین، توبرامایس      ین، )ه      ا بیوتیکآنتی

 و سموم  کتامین(،  آمفتامینمت )  داروها،  (تتراسایکلیناکسی

 .[ 24]  را شناسایی کنند  )آفلاتوکسین، بروتوکسین(

 

 پتاسنسورآ 4-1

، های زیس  تیحس  گرکارام  دترین از  دی  دترین و  یک  ی

که   [ 25]   هستندیا آپتاسنسورها    پتامرآهای مبتنی بر  حسگر

وری به  رهب  ادی  آنتیهای مبتن  ی ب  ر  در مقایسه با سنس  ور

 .[ 26]  دارند  یثبات بیشتر و همچنین سمیت کمتر ،بالاتر

 

  بیوتیکآنتی میزان سنجش در پتاسنسورآ کاربرد 4-1-1

 هی   رو یو اس  تفاده ب    کی   وتبییآنتمقاوم  ت نس  بت ب  ه 

از  یک   ی کی   وتبییآنت یو ب  ه تب    آن آل  ودگ  کی   وتبییآنت

گذشته مطرح ش  ده   یهااست که در سال  یمشکلات  د

 یه  اتوس  عه روش  یب  را  ییب  الا  یتقاضا  رونیاست. از ا
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 یابی   ارز  یب  را  وسنس  ورهایآسان و حس  اس مث  ل ب  ،یقو 

 از ت  اکنون[. 27]  ردداه  ا و   ود  کی   وتبییآنت  یس  ر

 بیوتی  کآنتی  مختلف  هایگروه  سنجش  برای  آپتاسنسورها

 ،هاآنتراس  ایکلین آمینوگلیکوزی  دها، ،ه  ابتالاکتام مانن  د

 لینکوزامی    د، ،ه    اکینولون فلوئ    ورو کلرامفنیک    ل،

 در  [.27] است    شده  استفاده  سولفونامیدها  و  هاتتراسایکلین

 آن  اختصاص  ی  آپتاسنس  ور  از  بیوتیکآنتی  آلودگی  سنجش

در م  ورد ب  رای مث  ال ، ش  ودمی اس  تفاده بیوتی  کآنتی

در براب  ر  طور گس  تردهب  هک  ه  کلرامفنیک  ل بیوتی  کآنتی

عف  ونی در ه  ای  بیماریگرم مثبت و منف  ی و  های  باکتری

 ب  ه دلی  ل تهدی  دات  .ش  ودمیانسان و حیوان  ات اس  تفاده  

ها س  ازمانبس  یاری از    ،سلامت عم  ومی  روی  کلرامفنیکل

اس  اس بر این  .  اندکردهآن تعیین    برای  حداکثر مقدار مجاز

µg.kg 0.3- 1رادر  ذا   کلرامفنیکلاتحادیه اروپا، حد ایمنی  

ب  ه در ای  ن زمین  ه نتیج  ه در. [ 26]  ه اس  ت تعی  ین ک  رد  

و همچن  ین   س  ودآور  ،کارام  دارزیابی حساس،  های  روش

آپتاسنسورها   است.  شدهتو ه  سراسر  هان  در  قابل حمل  

 کلرامفنیک  لو تش  خی  آم  د ب  رای س  نجش اب  زاری کار

را ه  ا توانن  د مولکولمیص  ورت هوش  مندانه بههستند که  

 عنوان عناص  ر تشخیص  ی بیولوژی  کب  ه  تشخی  دهند و

 .  [ 25]  استفاده شوند

 

 و  هوواباکتری  تشووصی   در  پتاسنسووورآ  کاربرد  4-1-2

 هاپاتوژن

های اختصاص  ی ه  ر پ  اتوژن در س  نجش آن سنسوراز آپتا

تشخی    از اواسط قرن گذشتهبرای مثال  شود،  میاستفاده  

 E. coliهای خ  ا  س  روتی  داده شده است که برخی از 
باع  د درد توان  د  میانتروتوکسین تولید کنند که  توانند  می

 ،ورمم  وارد ش  دید در  ، زخم و حتیکم، اسهال، التهابش

. ش  ودویژه در ن  وزادان و کودک  ان  ب  هخونریزی و همولیز  

های بهین  ه آپتاسنس  ورروی تولی  د  ای  ویژهبنابراین تمرکز  

 گذاش  تهبیم  اریزا    خا های  سروتی  این  برای تشخی   

ش  یمیایی راه س  ادگی از به آپتامرهایی که .[ 28]  شده است 

-میطور اختصاصی پاتوژن را شناسایی و بلاک  به  سنتز و

در   [.29] ویروس کووید  برای مثال آپتامر اختصاصی  ،  کنند

 ش  ده ب  رایطراحیرا ی و همکاران آپتاسنس  ور  پژوهش  

مق  اوم ب  ه  Staphylococcus aureus پ  اتوژن بیمارس  تانی

. نتایج نش  ان داد شد  ارزیابیمتیسیلین از نظر کمی و کیفی  

آپتاسنسور با اختصاصیت بالایی این ب  اکتری را شناس  ایی 

 [.  30] کند می

 

 مووواد  و  لودگیآ  تشصی   در  پتاسنسورآ  کاربرد  4-1-3

  بآ منابع در خطرناک

 خطرن  اک   م  واد  ب  ا  آل  ودگی  نظر  از  دقیق  طوربه  آب  مناب 

م  واد مض  ر مو   ود در بیشتر  با این حال  .  شوندمی  کنترل

 1000وزن ب  ا وزن  ی کمت  ر از  های ک  ممولکول،  مناب  آب

 یاز سنسورهای آپت  امرهای پیشین  سالدر  .  هستند  دالتون

در من  اب  با وزن مولکولی ک  م  هایی  آلایندهبرای شناسایی  

کش  ی، آب دری  ا، آب دریاچ  ه، آب لوله  آب از  مله آب  

، همچن  ین فاض  لاب و پس  اب آن اس  تفاده ش  ده رودخانه

  .[ 31] است  داده بهبود  نظارت بر کیفیت آب را و است  

 

 زهر شناسایی در پتامرآ کاربرد 4-2

ت  رین مش  کلات بهداش  ت عم  ومی یکی از مهممار،  نیش  

ورهای گرمس  یری و خصو  در  معیت روستایی کش   به

م  وارد م  ار مس  ئول ن  یش بیش  تر  در    .است گرمسیری  نیمه

از نظ  ر   زه  ر م  ار  . تش  خی  دقی  قماندمیناشناس باقی  

های سالدر    اپیدمیولوژی و همچنین تشخیصی مهم است.

ب  ه دلی  ل نوکلئیکی ه  ای اس  یدآپتامر ن  هیزم نیدر ا  ،پیشین

امک  ان   از  مل  هه  ا،  بادیآنتیشکار نسبت به  آهای  مزیت 

پای  داری  عملک  رد،در آس  انی ،  in vitroسنجش در محیط

ن عنواب  همختل  ف تشخیص  ی  های  قالب بالا و سازگاری با  

ش  ناخته ش  ده ه  ا  بادیآنتییک رقیب شیمیایی قوی برای  

آپت  امری  2018مثال دیم  ان و همک  اران ، برای  [ 32]   است 
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 Bungarus multicinctusب  رای تش  خی  آلف  ا توکس  ین 

 [.32]  ایجاد کردند

 

 

 

 سرطان درمان و تشصی  در پتامرآ کاربرد 4-3

پت  امر آن آک  ه در ) SELEX دید مبتنی ب  ر س  لول روش  

کن  د( میشناسایی عنوان هدف بهخا  را  زنده  های  سلول

ش  خی  ، تر گس  ترده در کش  ف نش  انگر زیس  تیطو ب  ه

س  رطان   مورد  ویژه دربه  زودرس و درمان هدفمند سرطان

ی در س  طح س  رطانهای س  لول .ک  اربرد داردروده ب  زر  

. بن  ابراین، دارن  دمرتبط با تومور  های  پروتئین شای خود  

بط ب  ا توم  ور را  ش  ایی م  رته  ای  پروتئینهایی که  تامرپآ

، ب  رای تش  خی  س  رطان و ش  یمی دهن  دمیهدف ق  رار  

   .[ 18] کاربرد دارند درمانی 

س  رطان تش  خی  نشانگرهای زیستی س  نتی  از  مله  

اختصاص  یت   ک  هباش  د  می  CA19-9و    CEA،  روده بزر 

از آنها برای تشخی  مراحل اولی  ه توان  نمیدارند و    یکم

عنوان ی  ک ب  هپتامره  ا  آک  ه  حالیدر  بیماری استفاده ک  رد،

و ها  گیری گیرن  دهه  دف  ب  ا  هس  تند و  مولکول تخصصی

س  رطانی های  س  لولانگرهای زیستی مختلف در سطح  نش

اس  تفاده  ای  ن س  رطان هنگامزود، در تشخی  روده بزر 

های راه سیس   تماز توانن   د میو همچن   ین ش   وند می

 ءس  و   اتاث  ر   هت کاهشدارورسانی هدفمند به پزشکان  

 پ  ژوهشدر  .[ 33] کم  ک کنن  د داروهای ش  یمی درم  انی 

Rhinehardt  یمولک   ول کی    نامید 2015و همک   اران 

 یس  تی، نش  انگر زmucin یب  را anti-mucinآپتاسنس  ور 

 یس  ازمدل لی   تحل هی   ش  د. تجز یابی   ارز نهیس  رطان س   

 د،ی   درک برهمکنش اتصال آپت  امر و پیت  یبرا  زین  یمولکول

قابل اعتماد و قابل تکرار انج  ام   یستیز  یتوسعه حسگرها

 .[ 34]  گرفت 

 

 لزایمر آهنگام زودپتامر در تشصی  آکاربرد  4-4

منج  ر  ، بیماری آلزایمرترین علت زوال عقلعنوان شای به

، برخ  ی از ان  واع ش  ناختیاختلالرفتن حافظ  ه،  دست از  به

ع  لاوه ب  ر .  [ 35]   شودمینهایت مر   درناتوانی  سمی و  

این وقوع این بیماری به طرز چشمگیری در حال اف  زایش 

 ن و ود نداردآاست و با این حال هنوز هیچ درمانی برای  

س  از پیشبا تجزیه پروتئین    (Aβ42)  42آمیلوئید بتا    .[ 36] 

 ب  ین. در  ش  ودمیمرتبط تولید  های  وسیله آنزیمبه  آمیلوئید

آمینه واح  د اس  ید  42ک  ه    Aβ42،  آمیلوئید بتاهای  ایزوفرم

ش  ناخته ش  ده   بیماری آلزایمرعنوان نشانگر اصلی  به،  دارد

زی  ادی دارد و در   تمایل به تجم     آمیلوئید بتا.  [ 37]   است 

ه  ای پلاک و ه  ا فیبریل، الیگومره  ا، ع  ادی یرش  رایط 

یافت  ه تجم . این اشکال شودمیدر مغز تشکیل   آمیلوئید بتا

از ای  ن عص  بی س  می هس  تند و برخ  ی  های  س  لولبرای  

نتیج  ه در،  ش  وندمیمان  انتقال سیگنال عص  بی  ساختارها  

 .[ 38]  گردندمیبی در مغز عصهای  سلولباعد مر   

از طور عم  ده ب  ه، تشخیص  یه  ای پژوهش در بیش  تر

 وش  ود  میعنوان نش  انگر زیس  تی اس  تفاده  ها ب  هبادیآنتی

ب  ه ه  ا بادیآنتی،  . با این ح  الکنندمیارائه    یکیفیت  با  نتایج

، در و دسترسی ناکافی به باف  ت زایی  ایمنیدلیل مشکلات  

 .ش  وندمیاس  تفاده  in vivoبیشتر از  شرایط آزمایشگاهی

 ، کاوش  گرهایی ب  ا ان  دازههامح  دودیت برای  لبه بر ای  ن 

ه  ای توانند  ایگزینمیتر مانند آپتامرهای پیتیدی  وچکک 

 [.35]  باشندها بادیآنتیمناسبی برای  

 

 آپتامر  طراحی -5

بخش  ی از ه  ای محاس  باتی روش ،س  ال گذش  ته 20در 

 اتمحاس  بک  ه ب  ه  in silico شرو. اندشناسی شدهزیست 

 نی  یتع یاس  ت، ب  را یمتک    یمحاس  بات یمیو ش    ینظ  ر

اتص  ال   یه  امکان  ییدارو، شناسا  یگردر  ربال  هاب یترک 

طور گسترده به،  نیپروتئ  یو مطالعه عملکرد ساختار  میآنز

فع  ل و انفع  ال  اتی    زئ به تعی  ینو قادر  شودمیاستفاده 

 نیست بررسی  قابل یروش تجرب  اکه ب  است   گاندیل  -آپتامر
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 یمجموع  ه ک  املتوان  می  کینوکلئدیاس  یسازمدل  در  .[ 1] 

و  دینامیک مولک  ولی ،داکینگمانند  in silico یهااز روش

ه  ا باع  د روش نی   ا .[ 39]  را ب  ه ک  ار ب  رد یآم  ار زیآنال

 کی   از    دهای   و پیت  کی   نوکلئ  یدهایاس  تکاملی  گری ربال

هدف   یهامولکول  یبرا  ادیز  میل ترکیبی  وسیلههبکتابخانه  

  .[ 1]   شودمی  اختصاصی

س  اختار  ین   یبشیب  ا پ معم  ولاً یس  ازک  ار مدل روش

. ش  ودیمآپتامر انجام    بهسیس اتصال هدف    شده وشروع  

شود یانجام م  دینامیک مولکولی  یسازهیشبدر مرحله بعد،  

و   گان  دیل  آپت  امر/   یهاکمیلکس  یداریپا  یابیکه امکان ارز

 کند. س  یسیاتصال با دقت بالاتر را فراهم م  یانرژ  نییتع

و ش  ده    لی   و تحل  هی   تجز  گان  دیل  آپت  امر/   الاتفعل و انفع

توان کل یم  . پس از آنشودمیآپتامرها مطالعه    یها هش

را تکرار کرد. فعل و انفع  الات   یمولکول  یسازروش مدل

ب  ا  تنه  ااس  ت و درک آن   دهی   چیپ  گان  دیآپتامره  ا و ل  نیب

ک  ه   زمانی  .[ 39]   دشوار است   یربتج  یهاشرواستفاده از  

، انجام داکینک و دشو یممطالعه  in silico صورتبهآپتامر 

اوق  ات،  یگ  اه[. 39]  ض  رورت دارد دینامی  ک مولک  ولی

ب  ا  یدی   گونوکلئوتیاول یآپتامره  ا دینامی  ک مولک  ولی

 یمولک  ول  کی   مکان  / یبیترک   یکوانتوم  کیمکان  هایهمطالع

همراه با  in silicoتوان از روش یالبته م .[ 40] همراه است 

SELEX    4وHTS  استفاده   هاپژوهش  اییکاربردن  بالا  یبرا

 .[ 41]  کرد

آپت  امر  یطراح یسازنهیبهدو مرحله مهم در انتخاب و 

می  ل ب  ا  دی   نوکلئوتیپل  نیو ود دارد. در مرحله اول، چند

ب  ا اس  تفاده از روش   ،ه  دف  کی     رایب     یاحتم  ال  ترکیبی

SELEX  شوند. در مرحل  ه ی ربال شده و سیس انتخاب م

، ش  ده  دارند، کوت  اه  ییبالا  یبیترک   لیکه م  ییدوم، آپتامرها

 .[ 42]  شوندیم  ت یو تثب  پیدا کردهبهبود  

 

  شدهطراحی آپتامر دوم ساختار بینیپیش -6

 
4 - high throughput selex 

اس  یدهای  و سوم    دوم های  ساختار   ، محاسباتی های  بینی پیش 

  ی ان  رژ همچن  ین    و   های هدف ها و مولکول سلول   ، نوکلئیک 

را    ض  روری اطلاع  ات    و   [ 43] ده  د  ی هر ساختار را نشان م 

  . [ 44]  کن  د ی ف  راهم م  ی اتصال مولک  ول   ی ها ی ساز ه ی شب   ی برا 

  دوم اهداف خود به س  اختار  به  اتصال    ی آپتامرها معمولًا برا 

  ساختار   مانند   متمایز   دوم   ساختارهای   و ود [.  45]   دارند   از ی ن 

 . [ 43]  دهد می  افزایش  را  آپتامر   ترکیبی  میل  سر   سنجاق 

 عبارتن  د از  DNA  دوم  یاش  کال س  اختارها  نیترجیرا

ای رش  تهچهارگوانین    ،5هابرآمدگی  مارپیچ، ساقه،ها،  حلقه

 ،هاای  ن س  اختار  وس  یلهبهک  ه    اس  ت   6درو ینهای  گره  و

ه  دف لنگ  ر   نیس  طح پ  روتئ  یه  اتوپیاپ  رویآپتامرها  

ش  یمیایی  -و برخ  ی از خ  وا  فیزیک  ی اندازن  دیم

و  (بوب ی، دم  ای، آنت  الیی، آنتروپیزیگر، آبدوستیآب)

ها تعی  ین ک  رد ای  ن س  اختار کمک بهتوان را می  یساختار

تحلی  ل شده برای  بینیپیشهای  ساختار  ،علاوه بر این  .[ 9] 

 ، از این طری  قشودمیها نیز استفاده  موتیف اتصالی آپتامر

 نیس  ت گیر  وق  ت پیچی  ده و  ه  ای  آزمایشدیگر نیازی ب  ه  

 [46 ].   

ب  ا و   ود    ک ی   نوکلئ   ی دها ی ساختار اس   ن یی از آنجا که تع 

  ی س   ی مغناط   ی س  نج ف ی ، ط ی ستالوگراف ی در کر   بسیار   شرفت ی پ 

دش  وار    ی ا ل  ب از نظ  ر تجرب     یی ا ی م ی ش   بهبود  و    7ی ا هسته 

مه  م و س  اده    ی توانند اب  زار ی م   ی محاسبات   ی ها است، روش 

  باش  ند   آن   اتصال   یی وانا ساختار آپتامر و ت   ی فرض   د ی تول   ی برا 

 [47 ] . 

 نی   یتع یب   را کی    وانفورماتیاب   زار ب نیترگس   ترده

. [ 48] است   8mfoldوب سرور  ،ssDNA دوم یساختارها

و   بوب  دم  ای،  ssDNA  هیثانو   یساختارها  9mfoldسرور  

 ک   ل mfold .[ 48]  کن   دیم ین    یبشیرا پ هیبریداس   یون

 
5 - bulges 

6 - pseudoknots 
7 - nuclear magnetic resonance spectroscopy 

8 - multiple fold 
9 - http://unafold.rna.albany.edu 
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 س  اختاری نهای  ت در که کندمی  ایجاد  را  توالی  ساختارهای

 .[ 9]  شودمی انتخاب آزاد انرژی  مقادیر حداقل  با
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 مربوط  ه  دوم  س  اختار  اس  اسبر  DNA  توالی  سوم  ساختار

 یس  وم ت  وال  یساختارها  ینیبشی. پ[ 49]   شودمی  بینیپیش

ssDNA    یهاستمیس  ییایدر مورد ساختار و پو ما    نشیببه 

و ب  ه  یدر س  طح مولک  ول یارش  تهتک یدی   گونوکلئوتیال

 ترکیب   که  آنجایی  از.  [ 50] کند  میآپتامر کمک    یگر ربال

 از  اس  تفاده  بنابراین  ،است   شبیه  بسیار  DNA  و  RNA  اتمی

 ssDNA  س  وم  س  اختارهای  تعی  ین  برای  RNA  هایبرنامه

 .[ 9]   است  شده تأیید

  ب  ه   RNA  فول  دینگ   ه  ای الگوریتم   اینک  ه   و ود   با 

  به   توپولوژی   و   دارند و یا از نظر اندازه نیاز    کاری دست 

  از   بس  یاری   ش  وند، می   مح  دود   س  اده   س  اختارهای 

  های برنام  ه   و   مختل  ف   ه  ای روش   ب  ا   پژوهش  گران 

FARFAR  ،BARNACLE  ،NAST   ای  ن   ب  ا    ی  ره   و  

  و   س  اختاری   ات مطالع   .  [ 51]   ان  د کرده   مقابله   مشکلات 

  حد   تا   RNA  های ساختار   که   داده است   نشان   ای مقایسه 

  ه  ای بل  وک   از   متش  کل   و   دارن  د   لینگ مد   قابلیت   زیادی 

  . [ 52]   هس  تند   تک  راری   ه  ای موتی  ف   ی  ا   س  اختاری 

  های تاشدگی   در   مهمی  نقش   RNA  بعدی سه  های موتیف 

RNA   تعی  ین .  دارن  د   ن آ   بیوش  یمیایی   عملکرده  ای   و  

  اص  ول   از   بهت  ری   درک   بع  دی س  ه   ه  ای موتیف   ساختار 

  کن  د، م  ی   ف  راهم   RNA  پیچی  ده   س  اختارهای   تش  کیل 

  شناسی زیست   کاربردهای   برای   ای پایه   عنوان به   همچنین 

 . [ 51]   کند می   عمل   نانو   طراحی   و   مصنوعی 

 دسترس  ی ک  ه است  ابزاری 10RNA Composer سرور

 س  اختارهای خودک  ار بینیپیش برای  و  است   رایگان  آن  به

 بر مبتنی  یروش  سرور  این.  [ 53]   رودمی  کار  به  RNA  سوم

 مانن  د  پیچی  ده  س  اختارهای  بینیپیش  برای  موتیف  الگوی

 
10 -http://rnacomposer.ibch.poznan.pl/Home 

 11درو   ین خ  ورده گ  ره هایلوپ و  شاخه  چند  هایحلقه

 را حاص  ل  RNA  س  وم  ساختار  ،نهایت در.  [ 9]   باشدمی  نیز

 فرایند  این.  کرد  یزاربارگ   12پروتئین  داده  پایگاه  در  توانمی

 ط  ول  ثانی  ه  چن  د  ش  دهتحلیلوتجزی  ه  ات  م  تعداد  به  بسته

 .[ 54]  کشدمی

  آپتامرها ارزیابی و  مولکولی دینامیک -8

ی چگونگی حرکت هر مولکول  کینامید  یهایسازهیشبدر  

مولکولی براساس مدل های  سیستماتم در پروتئین یا سایر  

 فیزیک حاکم بر فعل و انفعالات بین اتمی خواهد بود  کلی

 کیها در همه اتم  ت یبا تو ه به موقع  یسازهیشب  در  .[ 55] 

ش  ده احاطه  نیپ  روتئ  کی     مثال  رایب)  یومولکولیب  ستمیس

 یروی   ت  وان نی، م(یچرب     هی   لا  2-1  دیآب و شا  وسیلهبه

را محاس  به   گرید  یهاهمه اتم  وسیلهبهبر هر اتم    شدهوارد

 یب  را وتنی   حرک  ت ن نیوانت  وان از ق   یم نیک  رد. بن  ابرا

از زم  ان   یعنوان ت  ابعب  ههر اتم    یمکان  ت یموقع  ینیبشیپ

 .[ 56]  استفاده کرد

دارد زی  ادی دینامیک مولکولی در بیوتکنولوژی کاربرد 

گری آپتامره  ا اش  اره توان به  ربالو از کاربردهای آن می

  in silicoهایتوان  د محاس  بهمی شواهد تجربی .[ 45]  کرد

واق    انج  ام در  .[ 44]   کن  دتأیی  د  م  ا را    یمولکول  کینامید

 و فق  ط  ساده اس  ت   نسبت به  دینامیک مولکولی  یسازهیشب

از ک  دام اینک  ه ب  رای مث  ال  ،دارد ازی   ب  ه چن  د انتخ  اب ن

 یکیگراف  یهاپردازنده  .شوداستفاده    یافزار محاسباتسخت 

ک  م انج  ام   ن  هیرا ب  ا هز   یس  ر  یس  ازهیشب  نکهیا  لیبه دل

در   ک  ههایی  یس  ازهیشب، اما  گزینه  ذابی هستند،  دهندیم

 یامکان دسترسو  د  هستن  تر یسر،  شودیمها انجام  انهیرابرا

 .[ 56]   است   شتریب  یپردازش مرکز  یواحدها به

ها انتخاب نیترجیاستفاده شود؟ را force fieldاز کدام 

 OPLSو  AMBER  ،CHARMMمختل  ف یهانس  خه

و مجموع  ه  یبه فرم عملک  رد force field [.57] باشد می

 کی     لیپتانس     یمحاسبه انرژ  یبرا  شدهاستفاده  یپارامترها

 
11 -pseudoknotted loops 
12 - PDB 
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 ،یمولک  ول کیدانه در مکاندرشت برات   ای  هااتماز    ستمیس

 اشاره دارد. Monte Carlo سازیهیشب ای یمولکول کینامید

کنن  د، یم هیمشابه تک یبه اشکال عملکرد  روین  نیادیمهمه  

، برخوردارن  د  یاز نقاط ق  وت و ض  عف خاص     کیهراما  

را   ییپارامتره  ا  CGenFFو    CHARMM36mبرای مث  ال  

 ن  هیدارو بهش  به یگان  دهایو ل دهای   ییه  ا، لنیپروتئ یب  را

ک  ه  A99SB-disp-force field هایدانیم ،[ 56] اند ساخته

 یخوبب  ه  ن  امنظم را  یه  انیپروتئاند،  شده  یمعرف  تازگیبه

 گاندیل  یپارامترها  نیترنهیبه  OPLS3و    [ 57]   اندمدل کرده

 .[ 58]  را دارند

 یهان   هیگز م؟یاز ک   دام ن   رم اف   زار اس   تفاده کن    

،  GROMACS  ،NAMD  ،AMBERمعم     ول

CHARMM ،Desmond  وOpenMM [ 56]  هس      تند .

 یهان  هیزمب  ا   دینبا  CHARMMو    AMBER  هایافزارنرم

 بیش  تراش  تباه گرفت  ه ش  ود.    CHARMMآمب  ره و    یروین

 force نیاز چن  د  دی  د یس  ازهیشب یافزارنرم یهابسته

field یاف   زارنرم یهابس   ته نی    کنن   د. ایم یبانیپش   ت 

 زانی   ام  ا از نظ  ر م،  دهندیمرا انجام    یمشابههای  همحاسب

 یه   ایژگ یمختل   ف و و یزارهاافدر س   خت  اییک   ار

، ش  رفتهیپ  یبردارنمونه  یهاروش  مثالرای  ب)شده  یبانیپشت

 گ  رایش  .[ 56]   تفاوت دارن  د  (کنترل دما و فشار  یهاطرح

 محاس  باتی  ه  ایروش  راه  از  آپت  امر  گری رب  ال  به  زیادی

 داکین  گ  و  مولکولی  سازیمدل  سازیشبیه  از  استفاده  مانند

 -نیپ  روتئ  یاز س  اختارها  یاریبس     .و   ود دارد  مولکولی

  و کسیاشعه ا یستالوگرافیبا استفاده از کر نوکلئیک اسید

NMR  نیکه در بانک اطلاع  ات پ  روتئمشخ  شده است 

کش  ف   یش   یآزماطور  ب  ه  هااگ  ر س  اختاراما    ،نددارو ود  

 م  دلینگ  هومول  وژی  هایی ب  رایس  رور  وب،  نشده باش  د

 .[ 45] و ود دارد   اسیدهای نوکلئیکها و نیوتئپر

  ن  ه ی و پرهز   ی ط  ولان   ن  د ای فر   ک ی تواند  ی م پتامر  آ انتخاب  

داده  ر  ه  دف ق  را   ی انسان   ی ها ن ی که پروتئ زمانی   ژه ی و ، به باشد 

از   ا ی    گران اس  ت و آنها   ی برا   ی بوم   ی ها ن ی که پروتئ   شود می 

آوردن  ن یی پ  ا   ی . ب  را [ 59]   یس  ت در دس  ترس ن   ی نظر تج  ار 

  ا ی     ب ی   نس  خه نوترک   ل معم  و طور  ب  ه ،  آپت  امر  انتخاب  نه ی هز 

احتم  الی  تفاوت    ، [ 60]   شود فاده می معادل آن است   ی انسان ر ی   

منج  ر ب  ه    ی انسان ر ی     / ب ی نوترک  ن ی و پروتئ  ی بوم  ن ی پروتئ  ن ی ب 

متصل نخواهد    ی بوم   ن ی شود که به پروتئ می   ی انتخاب آپتامر 

  ب  رای   ی مولکول   ک ی نام ی د   ق ی دق   ی ساز ه ی شب نتیجه  در [.  45]   شد 

برنام  ه   و  CHARMM27 اس  تفاده از   ب  ا   ده ی چ ی پ   ی ساختارها 

GROMACS    [ 61] د  و ش می انجام .   

 

 شدهانتصاب آپتامرهای داکینگ -9

فعل و    ن ی هدف و آپتامر، چند   ن ی اتصال ب   ی ساز ه ی در شب 

،  ی ون ی   از  مله فعل و انفع  الات    ی کووالانس ر ی انفعال   

، فع  ل و  س وال   در ن ا و   ی روه  ا ی ، ن ی دروژن ی   ه   ی وندها ی پ 

همچن  ین  و    بین بازها ، فعل و انفعالات  ز ی انفعالات آبگر 

واق     در .  [ 44] ش  ود  ی م   ی اب ی   ارز   بودن س  اختارها مکمل 

س  ازی  شبیه   ل است که ش  ام   ی راهبرد داکینگ مولکولی  

و مولکول ه  دف ب  ه کم  ک    نوکلئیک اسید   های واکنش 

داکینگ  های  فرایند . بیشتر  باشد می کامییوتری    محاسبات 

ه  دف و    ، امر مولک  ولی روی ص  حت اتص  ال ب  ین آپت   

  . [ 43] دارد  کز  ر های اتصال بین آنها تم مکان 

مانند  یتوان به دو دسته اصلیاتصال را م  یهاتمیالگور

 میبر الگو تقس     یمبتن  تمیو الگور  نیماش  یریادگ ی  تمیالگور

 یبا استفاده از اطلاعات مبتن  نیماش  یریادگ ی  تمیکرد. الگور

 ین   یبشیرا پ  یو ساختار، فعل و انفعالات مولکول  یبر توال

ب  ر الگ  و ب  ا  یمبتن    تمی، الگ  ورگ  ریکن  د. از ط  رف دیم

ش  ده شناخته  یبل  ور  یاز اطلاع  ات س  اختارها  گیریبهره

. [ 62] کن  د  یم  ین   یبشیآپتامر و مولکول هدف، تعامل را پ

 ه  ایحالت   ب  القوه،  اتص  ال  ه  ایمکان  شناس  ایی  بر  علاوه

 ق  درت  .[ 2]   کندمی  تعیین  نیز  را  هدف  و  آپتامر  بین  اتصال

 یس  اختار یه  ایژگ یکنش آپت  امر و ه  دف ب  ه وب  رهم

 .[ 63] است   وابستهو آپتامر هدف   یهامولکول
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قاب  ل اعتم  اد   مولک  ولیداکینگ    یسازهیشب  یهابرنامه

،  GRAMM  ،Hex 235   ،ZDOCKاز  مل  ه  یمختلف   

HADDOCK ، PatchDock  ،NPDock   ،

AutoDockTools ،AutoDock  وAutoDock Vina  در

 .[ 9] دسترس هستند 

 

 

 

9-1 GRAMM: 

در دس  ترس عم  وم   13قابل دانلود  این برنامه در یک نسخه

 واس  ت  یبر ژئومتر یمبتن تمیالگور کی  GRAMM.است 

ش  امل اتص  ال ک  ه    کن  دیاستفاده ماتصال صلب    روشاز  

ب  ه مولک  ول ه  دف، ب  ا  DNA یبعدس  ه یت  وال لقوهاب   

نی  ز مولک  ول س  اکن و    کی   عنوان  ب  ه  DNAگرفتن  نظردر

و   گیری ه  ت   تغییی  راتواس  طه  به  یمختص  ات کل     رییتغ

ق  ت بزان مطای   اس  اس منتیج  ه، بردر. اس  ت  آنای تر م  ه

 .[ 64] کند بندی میرتبهآنها را  گاندیآپتامر و ل نیب یهندس

 

9-2 Hex 

کن  د ک  ه س  تفاده میاهمبس  تگی فوری  ه از  14Hexبرنام  ه 

نین امکان چهمدهد.  میافزایش    بسیاررا  ها  محاسبهسرعت  

های بسیار ب  زر  را کمیلکسها و  ماکرومولکول  بینیپیش

کمت  رین س  طح ان  رژی را نهایت ترکیب  اتی ب  ا در  دهد.  می

 .[ 65] گیرد نظر می ها درعنوان بهترین کمیلکسبه

 

9-3 ZDOCK 

خودک  ار اس  ت ک  ه تم  ام  یاب  زار ZDOCK 15اف  زارنرم

گیری و فض  ای  ه  ت را در  یاتص  ال احتم  ال یه  احالت 

با الگ  وریتم و مولکول هدف   DNAآپتامر نیب 16ایتر مه

 اتصال با  حالت نیز    نهایت در  .کندی ستجو ماتصال صلب  

 
13 -

http://vakser.bioinformatics.ku.edu/resources/gramm/gramm1 
14 - http://hexserver.loria.fr/ 

15 - https: // zdock.umassmed.edu 
16 - translational and rotational space   

شناس  ایی ترین کم  یلکس عنوان بهین  هب  الاترین امتی  از ب  ه

 .[ 66] د  و شمی

 

9-4 HADDOCK 

اساس الگوریتم اتصال صلب و بر  17HADDOCKافزار  نرم

براساس مجم  وع   haddock  ازیامت  .کندکار میمنعطف  نیمه

، وال  سدرنا، وکیمثل الکترواستات  بین مولکولی  یهایانرژ

 اف  زار. نرمباش  دمیه  ای م  بهم  کنشبرهمو    یریپذانحلال

HADDOCK  آپت  امر  در  ساختاری  تغییرات DNA قب  ل را 

 .[ 67] کند  یم آسان  داکینگ از

 

9-5 PatchDock 

18PatchDock  ب  ا و  بر هندسه است    یوب سرور مبتن  کی

شدن آپتامر ب  ا و ورویژگی موضعی محل  فت   استفاده از

 در تعیین س  طح اتص  ال دارد  ییکارایی بالا  مولکول هدف

 [68.] 

 

9-6 NPDock 
19NPDock  یمولک  ول  داکین  گ  یب  را  یگ  ریوب سرور د 

اس  ت. س  رور   کی   نوکلئ  دیاس     و  نیپ  روتئ  دهیچیساختار پ

NPDock  ساده دارد و نتایج را به ش  کل ی رابط کاربر  کی

 .[ 69]  دهدارائه میبعدی گرافیکی و سه

 

9-7 AutoDockTools 

و  گان  دیل یس  ازش  امل آماده ADT داکین  گ درپروتک  ل 

 باش  دمی یازدهیاتصال و امت  یپارامترها  یساز، آمادههدف

و ن  وع   20یاتصال، ثابت مهار  یاساس انرژها بریخرو و  

، فع  ل یدروژنی   ه یوندهایفعل و انفعالات مطلوب مانند پ

 .  [ 70]   باشدمی  کیو الکترواستات زیو انفعالات آبگر

 

 
17 -http://haddock.chem.uu.nl/Haddock 
18 - http://bioinfo3d.cs.tau.ac.il/PatchDock/   

19 - http://genesilico.pl/NPDock 
20 -inhibitory constant 
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9-8 AutoDock and AutoDock Vina 

 اتص  ال 22AutoDock Vinaو  21AutoDock دو برنام  ه هر

 AutoDock.[ 72-71] دهند منعطف انجام می صورترا به

Vina نس  بت ب  ه  ینس  خه بهت  رAutoDock  اس  ت و

س  رعت تا به  کندیها را محاسبه مشبکه و خوشه  یهانقشه

ح  ال،  نی   ب  ا ا .[ 71] حاصل ش  ود  جیطور خودکار نتاو به

  AutoDock Vinaو AutoDock یازدهی   امت یعملکرده  ا

 AutoDock  یازدهی   مج  زا هس  تند. ت  اب  امت  لکام   طور  به

اس  ت  یمولک  ول کیکلاس    کی   مکان یهان  هیاس  اس زمبر

اس  اس بر AutoDock Vina یازدهی   ک  ه ت  اب  امتیحالدر

از   .[ 72] اس  ت    یکیزیاساس مدل فو نه بر  نیماش  یریادگ ی

 یه  ااز هم  ه روش AutoDock Vinaداکین  گنظر قدرت 

  .[ 9] بهتر است   مولکولی اتصال

 

  آینده آپتامر -10

پی  دا س  رعت تکام  ل  گذش  ته به  دو تا سه دههآپتامرها در  

 ه  ایو ثبت اختراع  هاپتنت   ریچشمگ  شیکه با افزا  اندکرده

ت مش  هود اس     لکام   طور  ب  هدر این زمین  ه    متحده  الاتیا

 نیگزیرا دارن  د ک  ه    ا لیپتانس    نی   آپتامره  ا ا .[ 10] 

 لی   ب  ه دلآپتامره  ا  و    شوند  بادییبر آنت  یمبتن  یهایفناور

 و  ه  اروش   زء    دبخشینو   یریپذانعطاف  ت یثبات و قابل

ه  ا ساخت آپتامر[.  73]   هستند  دی د  یصیتشخ  هایدرمان

ارزان است و از نظر حرارتی پایدار هستند و پاسخ ایمن  ی 

های مض  ر را ب  ا ها و بافت توانند سلولکنند، میایجاد نمی

ت  وان همچن  ین می  .حداقل سمیت مورد هدف قرار دهن  د

 .[ 74پیدا کنند ] بهبود آنها را از نظر شیمیایی اصلاح کرد تا 

را در  یادی   ز هایشکس  ت  یدرم  ان یهرچن  د آپتامره  ا

 یآپتامره  ا ول  ی ان  د،تجرب  ه کرده ینیب  ال ه  ایشیآزما

و   هاروسیو  ها،یباکتر  یبرا  آپتامر  زهر،یآنت  ن،توکسییآنت

 یب  را  یق  و   زهیانگ،  دارومقاوم به چند    یسرطان  یهاسلول

 .[ 75]   فراهم کرده است   زمینه  نیمند به اهعلاق  پژوهشگران
 

21 - http: // autodock.scripps.edu/resources/references 
22 - http://vina.scripps.edu 

 ه  ایفرماند ک  ه پلت شده  سیسأت  یکم  هایتاکنون شرکت 

آن  آپتامرها و خدمات  سازییکشف و تجار  یبرا  یمتفاوت

 ونیاتوماس  ندفرای  از  استفاده  با  هاشرکت   نیا  .دهندیارائه م

 ای   و  یابی   یتوال دی   نس  ل  د ،ت  وان ب  الا یرگو  رب  ال

آپت  امر  یفن  اور هایت یبر محدود افتهیرییتغ  یدهاینوکلئوت

 ج  ادیا ن  دگانیت  لاش آ نیبن  ابرا .[ 75]  ان  د لب  ه کرده

 .[ 76] و زم  ان اس  ت    ن  هیب  ا ح  داقل هز  ن  هیبه  ییهاآپتامر

موض  وع دا   ن  دهیاس  تفاده از آپتامره  ا ت  ا چن  د س  ال آ

 .[ 75]   خواهد بود  ی البهای پژوهش

 

 گیرینتیجه -11

 ،DNA  آپتامره  ای  ان  واع  تئ  وری  صورتبه  مطالعه  این  در

RNA  آپتامرها  پتانسیل  ترینمهم.  شدند  بررسی  پروتئینی  و 

 مبتن  ی هایفناوری برای قدرتمندی   ایگزین  این است که

 هایزمین  ه  در  آپتامره  ا  ک  اربرد  موارد.  هستند  بادیآنتی  بر

 پ  اتوژن،  تش  خی   بیوتی  ک،آنتی  می  زان  س  نجش  مختلف

 تشخی   زهر،  کنندهخنثی  آبی،  مناب   در  آلودگی  تشخی 

. است    یره  و  آلزایمر  زودهنگام  تشخی   سرطان،  درمان  و

 بیوانفورماتی  ک روش ب  ه آپت  امر ارزی  ابی و طراح  ی در

. ش  ودمی اس  تفاده هاس  ایت  و افزاره  انرم از ایمجموع  ه

 مق  دار  بیوانفورماتی  ک  روش  ب  ه  آپت  امر  بررسی  و  طراحی

 و  ده  دمی  ک  اهش  را  آزمایش  گاهی  ک  ار  هایهزینه  زیادی

 و  مطلوب  آپتامر  به  را  ما  تجربی  هایروش  از  زودتر  بسیار

 را  آپتامره  ا  کم  ی  هایش  رکت   ت  اکنون.  رساندمی  مناسب 

 کاربرده  ای به تو ه با اما، کنندمی تولید تجاری  صورتبه

 نوی  دبخش  ایآین  ده  مختل  ف  هایزمین  ه  در  آنه  ا  گسترده

 .داشت   خواهند
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Abstract: 

Aptamers are single-stranded sequences of RNA, DNA, or highly specific 

proteins that tend to bind to a wide range of target molecules. Aptamers are 

widely used in various fields, especially medicine and diagnostics, and are 

similar in their application to antibodies. There are many benefits to using 

aptamer instead of antibodies, such as low cost, longer life, increased tissue 

permeability, and more. There are several methods for producing aptamer 

that in silico methods can shorten and simplify the steps of aptamer 

production. With aptamer modeling, a set of in silico methods such as 

modeling, docking, and molecular dynamics can be used to screen for the 

best aptamer sequence. This article briefly reviews the types of aptamers, 

their structures and applications, and their design methods in silico. 
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