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Study of Structural and Immunological Properties of 
Glycoprotein S of the East Respiratory Syndrome Coronavirus 
(MERS-CoV)
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Aims No definitive treatment or effective vaccine has been suggested against the East 
Respiratory Syndrome Coronavirus (MERS-CoV) virus which indicates the growing importance 
of the study of this virus. Amongst all MERS proteins, glycoprotein S has always been the main 
candidate for vaccine research against this virus, due to its function and structure. The aim of 
the present study was to investigate the structural, functional, and immunological properties 
of S protein using bioinformatics software that paves the way for designing an effective vaccine 
against this virus.
Materials & Methods 35 glycoprotein S sequences of MERS were obtained from Genbank 
and amino acid changes were investigated. In addition, sequences were analyzed by various 
software for post-translational changes. Five types of software were used to evaluate the 
immunologic and allergenic properties. Finally, different structural aspects of this protein were 
predicted by SOPMA software.
Findings The highest prevalence substitutions were found in amino acids of 95, 123, and 696 
and the results indicate that there are four B-cell epitopes in glycoprotein S, and this protein 
has been affected by post-translational changes, including glycosylation and phosphorylation. 
This protein has no allergenic properties and the majority of its structure contains Alpha helix.
Conclusion Glycoprotein S, especially in the RBD region of S1, has a high potential to induce 
the host immune system and the other features mentioned protein make it appropriate for 
the production of recombinant protein, including stability in host cells. Therefore, the use of 
glycoprotein S, especially S1, is recommended as a suitable candidate for vaccine design.
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  چکيده
یه نشده علیه ویروس مرس اراثری وهنوز درمان قطعی و یا واکسن م اهداف:

ست. در میان همیت روزافزون مطالعه این ویروس اا دهندهکه این امر نشان
علت عملکرد و ساختار آن همواره به Sپروتئین گلیکو ی این ویروسهانیپروتئ
مطرح بوده است.  آنعلیه یک کاندید اصلی برای تحقیقات واکسن  عنوانبه

 Sزایی پروتئین بررسی ساختار، عملکرد و خواص ایمنی نیزحاضر هدف مطالعه 
تواند راه را برای افزارهای بیوانفورماتیکی است که نتایج آن میبا استفاده از نرم
  ثر علیه این ویروس هموار سازد.وطراحی واکسنی م

و  ویروس مرس از بانک ژنی دریافت Sگلیکوپروتئین  توالی ٣٥ ها:مواد و روش
افزارهای ها با نرمعلاوه بر این توالی اسیدآمینه بررسی شد.تغییرات در سطح 

ای مورد آنالیز قرار گرفتند. از متعددی برای بررسی تغییرات پس ترجمه
زایی و آلرژیک پروتئین استفاده متعددی برای بررسی خواص ایمنیافزارهای نرم

ی بررس مورد SOPMAافزار از نرمبا استفاده شد و درنهایت ساختار این پروتئین 
  قرار گرفت.

 و نشان داده شد ٦٩٦ و ١٢٣، ٩٥ی هانهیدآمیاسبیشترین تغییرات در  ها:یافته
بود.  S پروتئینگلیکودر  Bسلول توپ یدهنده وجود چهار اپنتایج نشان

جمله گلیکوزیلاسیون و فسفوریلاسیون  ای ازپس از ترجمه راتییتغ نیهمچن
و قسمت  ن پروتئین فاقد خاصیت آلرژیک بودمتعددی یافت شد. ایدر مناطق 

	شده است. تشکیل مارپیچ آلفااعظم آن از 
دارای قابلیت  S1ناحیه  RBDمخصوصاً در منطقه  Sگلیکوپروتئین  ی:ر یگجهینت

ها برای چنین تمام ویژگیریک سیستم ایمنی میزبان است و همبالایی برای تح
 های میزبان را دارد.جمله پایداری در سلول نوترکیب ازساخت یک پروتئین 

عنوان کاندید مناسبی برای ، بهS1ناحیه  ژهیوبه ،Sاستفاده از گلیکوپروتئین 
  .شودیمطراحی واکسن پیشنهاد 

  RBDمرس، ، Sگلیکوپروتئین  :هاواژهکلید
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	مقدمه
 که است ویروسی تنفسی بیماری نوعی خاورمیانه، تنفسی سندروم
 باراولین و شودمی ایجاد کوروناویروس جنس از عضو یک توسط
 موارد بیشتر .شد شناسایی سعودی عربستان در ۲۰۱۲ سال در

 و جنوبی کره و سعودی عربستان از ویروس این یهاعفونت
 .[1]است شده گزارش قطر و اردن عربی، متحده امارات از آن از پس
 تونس، آلمان، فرانسه، مصر، عمان، در نیز اندکی موارد چنینهم

 فیلیپین، مالزی، لبنان، کویت، یونان، هلند، ایران، الجزایر، ایتالیا،

 شده مشاهدهایالات متحده  و انگلستان ترکیه، اتریش، من،ی
	.است
شود، شخصی به شخص دیگر منتقل نمی از آسانیبه ویروس این
 اکثر برخلاف .باشد داشته وجود نزدیکی تماس اینکه مگر

‐MERS) مرس ویروس دیگر، شدهشناخته هایکوروناویروس

CoV) پس س وشود می فوقانی تنفسی دستگاه التهاب باعث
 بیشتر در و دهدمی قرار ثیررا تحت تادستگاه تنفسی تحتانی 

. متوسط دوره شودمی مرگ و کشنده ریوی آسیب به منجر موارد
 معلای .[2]است روز) ٢-١١ دامنه (با روز ٥-٧ حدودکمون بیماری، 

 اولیه و اصلی علامت ولیهستند،  غیراختصاصی مرس شایع
 تنفسی عفونت مآن، علای از پس روز ٥ حدود در و است تب شامل
 برای ایشده. هیچ داروی اختصاصی و تاییدشودمی ظاهر حاد

 بیشتر درمانی، رویکرد و ندارد وجود مرس کوروناویروس عفونت
  .,3]	[4است حمایتی
 تماس طرفی از و است ویروس این اصلی مخازن از یکی خفاش
 یک اغلب ،ها محدود است. بنابراینم بین انسان و خفاشمستقی
 از نوظهور هایویروس انتقال در را نقشی واسط حد میزبانی گونه
 انسان به حیوانات از انتقال مسیر. کندمی بازی انسان به هاخفاش

 مخزن و میزبان یک شتر احتمالاً  اما نیست، مشخص کامل طوربه
 ویروس این حیوانی منبع یک و مرس کوروناویروس برای اصلی
  .[5]است
 گرزمانندی دیزوا دارای و دارد کروی ظاهری مرس، ویروسکورونا
 تاکنون،. اندزده بیرون ویریون سطح از که است نانومتر٢١ طول به

 دلتا و گاما بتا، آلفا، هاینام به هاکوروناویروس از جنس چهار
 گرفته قرار بتا جنس در مرس کوروناویروس کهاند شده شناسایی
  .[6]است

 و ریبونوکلئوتید جنس از بزرگی ژنوم دارای مرس کوروناویروس
 این ٥' انتهای در .[7]است )ORF( خواندن قالب ١١ از متشکل
 ،ORF1b و ORF1a هاینام به همپوشان خواندن قالب دو ژنوم،
 ها،پروتئینپلی این برش حاصل که کنندمی کد را پروتئینپلی دو

 از که کاملی ژنوم سکانس. است غیرساختمانی پروتئین دوازده
. بودند یکسان شد گرفته ویروس این به آلوده انسان و آلوده شتر
 ابدییم انتقال انسان به شتر از که ویروسیکه  دهدمی نشان نتایج
 انسان به انسان از که است ویروسی از تروخیم و ترکشنده بسیار
  .شودمی منتقل دیگر

 یپوشش ،(S) اسپایک پروتئین چهار شامل ساختمانی پروتئین
(E)، غشا (M) نوکلئوکپسید و (N) شامل فرعی هایپروتئین و 
 ORF3 و ORF8b، ORF5، ORF4b، ORF4a پروتئین پنج
 ورودمنظور به .[8]اندقرارگرفته ORF1ab دستپایین در که است

 سلولی گیرنده به اسپایک پروتئین میزبان، سلول داخل به ویروس
 شناخته نیز CD26 نام به که DPP4( ٤پپتیدازپپتیدیلدی
  .[9]شودمی متصل شود)می

 کنندهتعیین اجزای از یکی مرس ویروس S گلیکوپروتئین
 کنندهتعیین و بافت به ویروس اتصال ویروس، این زاییبیماری
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 تریمر صورتبه پروتئین این .[10]است ویروس این میزبان نوع
 به اتصال در مهمی نقش که دارد وجود مرس ویروس پوشش روی

 بر علاوه .دارد سینسیتیا تشکیل چنینهم و غشا ادغام گیرنده،
 ساخته انبمیز بدن در پروتئین این علیه اغلب یبادیآنت این
  .11]‐[13شودمی
 انجام S گلیکوپروتئین ساختار روی بر که متعددی مطالعات در
 از متعددی عملکردی و ساختاری مختلف هایناحیه است، شده
 هدف سلول به اتصال نقش S1. اندشده شناخته S2 و S1 جمله
 از یکی. دارد نقش غشا دو ادغام در بیشتر S2 و کندمی بازی را

 RBD یا گیرنده به اتصال دومین ناحیه S1 ناحیه در مهم مناطق
 و کندمی بازی گیرنده به اتصال در را اصلی نقش که است
 مربوط عمدتاً  بادیآنتی تولید و ایمنی سیستم تحریک چنینهم
  .[15	,14	,9]است ناحیه ینا به
 ثرمو واکسنی طراحی روی متعددی مطالعات اخیر هایسال در

 در هاییموفقیت هرچند .استانجام شده  مرس ویروس علیه
 علیه اییدشدهتای واکسن هنوز اما شده حاصل حیوانی هایمدل
 گلیکوپروتئین اهمیت به توجه با. است نشده ساخته ویروس این
S همواره پروتئین این ویروس، این زاییبیماری مراحل تمام در 
 و است بوده مطرح واکسن طراحی برای اصلی کاندید عنوانبه

 و سیستم تحریک برای را پروتئین این توانایی گذشته مطالعات
  .اندکرده یدتای پروتئین این علیه بادیآنتی تولید
 در ثریوم نقش بیوانفورماتیکی افزارهاینرم اخیر یهاسال در

 حوزه در که اندداده هیارا بیولوژیک یندهایآفر  تحلیل و بینیپیش
 نقش این نوترکیب هایواکسن طراحی مخصوصاً  شناسیویروس
 علیه واکسن طراحی اهمیت به توجه با .16]‐[21است بوده ترپررنگ
 فیزیکی هایخصوصیت بررسیحاضر،  مطالعه هدف مرس، ویروس

 و ژنومی تغییرات هایبررسی نولوژیک،وایم خواص شیمیایی، و
 افزارهاینرم از استفاده با پروتئین این ساختار تعیین چنینهم

 طراحی در تواندمی مطالعه این نتایج. است بیوانفورماتیکی
 و بهتر درک همچنین و باشد داشته مهمی نقش واکسن
  .دهد هارای S گلیکوپروتئین از تریعمیق

  

	هاروش و مواد
  توالی تحلیل و تجزیه

 بررسی مرس ویروس S گلیکوپروتئین توالی ٣٥ حاضر،در مطالعه 
 ،ATG84866.1، ATG84877.1 شامل که است شده

ATG84888.1، ATG84899.1، ATG84910.1، 
ATG84921.1 ،ANF29228.1 ،ANF29195.1 ،
ANF29173.1 ،ANF29239.1 ،ANF29206.1 ،
ANF29261.1 ،ANF29217.1 ،ANF29162.1 ،
ANF29184.1 ،ANF29250.1 ،ANF29272.1 ،
NC_019843.3، ATG84679.1 ،ATG84690.1 ،
ATG84701.1 ،ATG84712.1 ،ATG84723.1 ،
ATG84734.1 ،ATG84745.1 ،ATG84756.1 ،

ATG84767.1 ،ATG84778.1 ،ATG84789.1 ،
ATG84800.1 ،ATG84811.1 ،ATG84822.1 ،
ATG84833.1 ،ATG84844.1  وATG84855.1 تمام. است 

 منطقه از که اندشده ثبت ژنی بانک در ۲۰۱۷ سال در هاتوالی
 وشدند  استخراج NCBI ژنی بانک از هایتوال. هستند خاورمیانه
‐CLC افزارنرم از هاموتاسیون وجود بررسی و ویرایش برای سپس

sequence	viewer شد استفاده.	
	ترجمه از پس تغییرات و شیمیایی و فیزیکی مشخصات

 ،حرارت برابر در آن پایداری ،پروتئین (PI) الکتریک ایزو نقطه
 و زنده موجود یک بدن در پایداری و آزمایش لوله در پایداری
 افزارنرم با هاتوالی تمام گریزیآب و دوستیآب همچنین

Protparam (http://expasy.org/	
html).protparamtools/ 22]ندشد بینیپیش,	 . همچنین [23
 DiANNA افزارنرم از استفاده با سولفیددی پیوند هایجایگاه

(http://clavius.bc.edu/~clotelab/DiANNA/) 
 از فسفوریلاسیون هایجایگاه بینیپیش منظوربه .ندشد بینیپیش
 هایجایگاه بینیپیش برای و NetPhos و DISPHOS یهاتیسا
N -  یهاتیسا ازگلیکوزیلاسیون NetNGlyc و GlycoEP 

	.شد استفاده
  آلرژیک و زاییایمنی خواص بررسی

 و prediction، ABCpred	epitope	Antibody افزارهاینرم از
BCE	 pred سلول  یهاتوپاپی بررسی برایB افزارنرم از و 
algpred نیچنهم. شد استفاده آلرژیک خواص بررسی برای 

 S گلیکوپروتئین ژنیکآنتی خواص بررسی برای VaxiJen افزارنرم
  .[25	,24]شد گرفته کار به

  پروتئین دوم ساختار بینیپیش
 SOPMA افزارنرم از دوم ساختار بینیپیش برای

(http://npsa‐pbil.ibcp.fr/cgi‐
bin/npsa_automat.pl?page=npsa_sopma.html) 

	.[27	,26]شد استفاده
  

  هاافتهی
 با مقایسه در یبررس مورد یهایتوال یانهیدآمیاس توالیبرای 
 هانآ میان در که شد یافت متعددی یهاینیگزیجا مرجع، توالی

	T95 هایجایگاه در جایگزینی فراوانی بیشترین I ،A123S ،
M696	I ،S200Y ،G372A ،L588	I ،V1150A ،R1179S  و
T1216I  ۱رخ داده است (جدول.(  
که  داد نشان S پروتئین شیمیایی و فیزیکی خواص آنالیز نتایج
 تقریبی وزن با نهیدآمیاس ۱۳۵۳ حاوی پروتئین این

 حدود پروتئین این PI اینکه به توجه با. است دالتون۱۴۹۳۶۸
. است اسیدی پروتئین یک که گرفت نتیجه توانیم بود ۷/۵

 در پروتئین این که داد نشان عمرنیمه تخمین نتایج همچنین
 در و ساعت ۲۰ از بیش مخمر در، ساعت ۳۰ از بیش پستانداران
 ناپایداری شاخص. است پایدار ساعت ۱۰ از بیش coli	E. باکتری

 این که است شیآزما لوله در پروتئین پایداری کنندهنییتع



 ــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــ همکارانو  یشاهزهرا حسن ۳۶

   ۱۳۹۸ زمستان، ۱، شماره ۲۳دوره                                                                                                                                                                            شناسی زیستیهای آسیبپژوهش

 در مناسب پایداری که بود ۶/۳۶ حدود S پروتئین برای شاخص
 پایداری معرف آلیفاتیک شاخص. را نشان داد آزمایشگاهی شرایط
 شاخص این که است بالا یدماها در یبررس مورد یهانیپروتئ
 در آن پایداری مبین که بود ۷/۸۲ حدود نظر مورد پروتئین برای
گریزی آبدوستی و آب شاخص به توجه با. است حرارت برابر

 پروتئین یک S پروتئین که گرفت نتیجه توانیم پروتئین
 در شدهیافت هایموتاسیون ریثات بررسی. است دوستآب
 بر چندانی ریثات هاموتاسیون این داد نشان یبررس مورد یهایتوال

  .)۱(جدول  ندارند پروتئین این شیمیایی و فیزیکی یهاشاخص
 شدنفسفریله هایجایگاه شدهبررسی هایتوالی همه در

های سایت طریق از تیروزین و ترئونین سرین، هایاسیدآمینه
DISPHOS  وNETPHOS ۲(جدول  شد(.  

  
های های توالیاسیدآمینهشده در سطح های مشاهدهموتاسیون )۱جدول 
	آنهاشده به همراه فراوانی بررسی

	فراوانی 	اسیدآمینهجایی جابه
١	 I	529	T	

٣	 L	588	I	

٤	 M	696	I	

١	 P	710	H	

١	 Q	733	R	

١	 Q	792	H	

١	 Q	914	H	

١	 Q	1031	H	

٣	 V	1150	A	

١	 A	1159	V	

٣	 R	1179	S	

١	 R	1179	M	

٣	 T	1216	I	

١	 G	1250	S	

١	 L	1267	S	

١	 I	1317	T	

٩	 T	95	I	

١	 P	97	S	

٤	 A	123	S	

١	 R	163	L	

٣	 S	200	Y	

١	 T	206	I	

١	 T	212	I	

١	 F	228	L	

١	 I	300	T	

١	 I	303	F	

٣	 G	372	A	

١	 E	379	D	

١	 T	424	I	

١	 S	426	R	

٢	 F	473	S	

١	 D	509	G	

١	 D	509	H	

  

با استفاده از دو سایت  Sهای فسفوریلاسیون در پروتئین جایگاه )۲جدول 
DISPHOS  وNETPHOS	

	جایگاه اتصال   اسیدآمینهنوع 
۱۷ ،۲۵ ،۵۱ ،۱۳۳ ،۲۲۴ ،۲۲۷ ،۲۹۴ ،۲۹۹ ،۳۰۵ ،۳۵۰ ،۳۶۲ ،

۳۶۴ ،۳۶۵ 	

	سرین
٦٩٢، ٦٩٠، ٦٨٧، ٦٦٠، ٥٤٦، ٥٠٨، ٤٦٥، ٤٥١، ٤٢٩، ٤١٩، ٣٧٣  
٨٨٣، ٨٥٩، ٨٥٦، ٨٥٥، ٨٥٢، ٨٤٥، ٧٥٢، ٧٩٤، ٧٠٢، ٥٩٥ ،

٨٨٨، ٨٨٥ 	

١٢٤٥، ١١٩٠، ١١٨٥، ١١٨٥، ١١١٤، ١١١١، ١٠٨٩، ١٠٥٠، ١٠٤٨، ٩١٩ ،
١٢٧٩	

١٠١٤، ١٠١٠، ٧٤٦، ٧٠٩، ٧٠٣، ٦٩٣، ٥٣٣، ٢٨٩، ١٣٩، ٣٨، ١٣ 	
	ترئونین

١٠٧٧، ١٠٧٦ 	

٦٨٩، ٥٤٠، ٤٩٩، ٧٩٤، ٣٦١، ٣٣٢، ٢٧٠، ٢١٩، ٢٠٧، ٢٠١، ٨٥، ١٨ 	
	تیروزین

١٢٩٨، ١٢٨٠، ١٢١١، ١٢٠٤، ١١٨٦، ٩٤٧، ٩٠٩، ٩٠٥، ٨٠٩، ٧٠٤ 	

  
 بود فسفوریلاسیون هایجایگاه از متعددی تعداد دهندهنشان نتایج
 با. تعلق داشت سرین نهیدآمیاس بهاز آنها  بیشتری قسمت که

 یانهیآم یدهایاس تغییرات بررسی نتایج و هاگاهیجا این مقایسه
 و هستند شدهمحافظت مناطق ءجز  مناطق این که شد یر یگجهینت
  .باشند داشته پروتئین عملکرد و ساختار در مهمی نقش توانندیم

 افزارهاینرم از استفاده با پروتئین به قند اتصال هایجایگاه یبررس
NETGLYCO و GLYCOEP قند اتصال جایگاه ۱۸ دهندهنشان 

)٧١٩ ،٦١٩ ،٥٩٢ ،٤٨٩ ،٤٧٥ ،٤١٠ ،٢٤٤ ،٢٣٦ ،٢٢٢ ،١٢٥ ،١٠٤ ،٦٦، 
 که بود پروتئین به )١٢٨٨و  ١٢٧٧ ،١١٧٦ ،١١٦٠ ،١٢٢٥ ،٨٧٠

 کاملاً  مناطق اینکه  داد نشان هاموتاسیون با مناطق این مقایسه
  .هستند شدهمحافظت
 پیوند ۱۵ دهندهنشان DiANNA و SCRATCH هایسایت نتایج
، ۷۲۷- ۷۳۶، ۵۸۵- ۶۰۳شامل  S نیپروتئ ساختار در سولفیددی
۸۱۷-۸۰۶ ،۹۲۵-۹۱۲ ،۱۱۱۷ -۱۱۰۶ ،۱۱۶۴-۱۱۵۶ ،۱۳۱۹ -۱۳۱۳ ،۱۳۳۶-۳۰ ،
۱۳۳ -۱۷۶ ،۱۳۲۷ -۱۸۵ ،۱۳۳۷-۱۹۵ ،۱۳۲۰-۲۱۴ ،۱۳۲۳-۲۳۷ ،۳۴۹-
 ساختار در اتصال این اهمیت تواندیم که بود ۳۸۳-۴۰۷و  ۳۳۹
 هایجایگاه در جهشی هیچ نیچنمه. را نشان دهد پروتئین این

 این داد نشان که نداشت وجود سولفیددی پیوندهای ایجادکننده
 عملکرد و ساختار در زیاد تیاهم با شدهمحافظت مناطق مناطق،
  .هستند ویروس
 گلیکوپروتئین کلی صورتبه که داد نشان SOPMA افزارنرم نتایج
S یا  پیچ تصادفی )،%٣٥/٦٢( آلفا مارپیچ ساختار شامل

Random	coil )رشته ممتد یا )،%٨٩/٣٤ Extended	strand 
	.بود )%١٣/٨( بتا صفحات و )%٣٦/٢١(
 وجود نظر از هاتوالی شدهیمعرف افزارنرم سه از استفاده با
 نتایج یبندجمع حاصل که نهایی نتایج و شدند بررسی هاتوپاپی
-٢٢٥( توپیاپی ناحیه چهار دهندهنشان بود افزارهانرم از کدام هر
  .بود S پروتئین در )٦٦٠- ٧٠٤ و ٥٧٤-٥٨٥ ،٣٦٥-٣٧٥ ،٢١٢
 تمام از استفاده با S پروتئین آلرژنی خواص بررسی نتایج
 این که داد نشان Algpred افزارنرم توسط شدهیمعرف یهاروش

 خواص بررسی نتایج همچنین .است آلرژنی خواص فاقد پروتئین
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 پروتئین این که داد نشان VaxiJen افزارنرم از استفاده با یژنیآنت
  .شود مطرح قوی ژنیآنت یک عنوانبه تواندیم
  

  گیریو نتیجه بحث
 توسعه اهمیت خاورمیانه در تنفسی موسندر میدای تهدید
 عفونت درمان و جلوگیری برای را ثرمو ضدویروسی هایدرمان

MERS‐CoV پروتئین. دهدمی نشان S پروتئین یک عنوانبه 
 سلول به اتصال باعث DPP4 سلولی گیرنده به اتصال با سطحی
 همواره پروتئین این. شودمی غشا دو ادغام نهایت در و میزبان
 برای هدفی چنینهم و واکسن ساخت کاندیدای عنوانبه

 بوده دنیا سراسر در محققین توجه مورد ضدویروسی داروهایی
 این از ناحیه دو اهمیت دهندهنشان متعددی مطالعات. است

شونده به متصل هیناحشامل  درمانی هایهدف عنوانبه پروتئین
 بوده اند. (HR1) ۱ ییتاهفت یتکرار  هیو ناح (RBD) رندهیگ

 ویروس این برای اییدشدهیتا یرماندر راهکا هیچ هنوز هرچند
 پپتیدهای چنینه و کنندهیخنث هایبادیآنتی ،ندارد وجود

 قابلیت که اندشده معرفی پروتئین این علیه متعددی ضدویروسی
  .دارند را ویروس این مهار برای روشی به شدنتبدیل و توسعه
 ویروس S پروتئین شیمیایی و فیزیکی مشخصات بررسی نتایج
. است اسیدی خاصیت دارای پروتئین این که داد نشان مرس
 را پروتئین این توانستندو همکاران  گریهان و همکاران و الامری
 در را پروتئین این پایداری و کنند بیان میزبان هایسلول در

 از حاکی نیز مطالعه این نتایج که دهند نشان آزمایشگاهی شرایط
 هایسلول در( آزمایشگاهی شرایط در پروتئین این پایداری

	,28]بود )یوکاریوتی و پروکاریوتی  مورد یهازبانیم میان در .[29
 ).E	coli باکتری و مخمر پستانداران، سلول( میزبان سه هر یبررس
 هر قابلیت کنندهدییتا که دادند نشان را مناسبی بسیار عمرمهین

 اینکه به توجه با هرچند .است پروتئین این بیان در میزبان سه
 یاترجمه از پس یندهایآفر  و است گلیکوپروتئین یک S پروتئین

، دندار آن  عملکردی و ساختاری یهایژگیو بر یر یگچشم ریثات
 برای تریبه یهازبانیم توانندیم مخمر و پستانداران هایسلول
  .[30]باشند پروتئین این بیان
 شوندمی متصل RBD ناحیه به که ییهایبادیآنت کلی صورتبه

 به که هاییبادیآنتی به نسبت ویروس مهار برای بالاتری قابلیت
 فرار باعث که ییهاجهش. دارند شوندمی متصل مناطق دیگر

 یهاتیمحدود طرفی از و شودمی ایمنی سیستم از ویروس
 با ویروس مناطق دیگر شناسایی لزوم کننده،خنثی هایبادیآنتی
 هایبادیآنتی تولید برای ایمنی سیستم تحریک تیقابل

 ییآکار  افزایش برای هاآن مهندسی که دهدیم نشان را کنندهخنثی
 مطالعه این در. رسدیم نظر به ضروری هاهزینه کاهش و واکسن
 (NC_019843.3) مرجع سکانس با مقایسه با هاجهش بررسی
 و اندافتاده اتفاق S1 دومین در هاجهش اغلب که داد نشان
 از بیشتر منطقه این موجود در یهاجهش فراوانی چنینهم

 از موتاسیون هفت S1 دومین در. است S2 دومین در آنها فراوانی

  .اندافتاده اتفاق RBD ناحیه در هاموتاسیون کل بین
، ٣٨٣( سولفیددی پیوند برای مهم هایجایگاهو همکاران  وانگ
 تشکیل در که ندکرد تعیین را ٥٨٥و  ٤٠٧، ٤٢٥، ٤٧٨، ٤٣٧
  .[14]هستند ضروری بسیار RBD دومین ساب ساختار
 ،٣٧٧( سولفیددی پیوندهای برای مهم جایگاه ٦ نیز همکاران و دو
 و کردند مشخص S پروتئین ساختار در را )٥٨٦ و ٥٨٨ ،٥٨٥ ،٣٧٩
 بین سولفیددی پیوند ایجاد و هاجایگاه این وجود که دادند نشان
 این عملکرد و سوم ساختار تشکیل در مهمی بسیار نقش آنها

 برای متعددی مناطق نیز حاضر مطالعه در .[31]دارد پروتئین
 S2 و S1 هیناح دو در که شد یافت سولفیددی پیوند تشکیل

 در را پیوند نوع این اهمیت و دارند وجود یکنواخت صورتبه
  .دهدیم نشان پروتئین این نهایی و سوم ساختار تشکیل
 بر را پوششی هایپروتئین گلیکوزیلاسیون ثیرات متعددی مطالعات
. اندکرده یدیتا میزبان ایمنی سیستم از فرار برای هاویروس قدرت
cryo‐ روش از استفاده با همکاران و یان توسط که ایمطالعه در

EM جایگاه ١٠ دارای پروتئین اینکه  شد داده نشان گرفت صورت 
 پروتئین این تئوری صورتبه هرچند است، N‐link اتصال برای
 در حاضر مطالعه نتایج .[15]دارد قندها به اتصال جایگاه ۲۵

 جایگاه ۱۸ وجود دهندهنشان همکاران و یان مطالعه با مقایسه
 گلیکوزیلاسیون یندآفر  ثیرات تحت رسدیم نظر به که است مشترک
 قرار S1 دومین در جایگاه ۱۵ میان این از که داشته باشند قرار
 ثیرات تحت ربیشت ناحیه این که هستند امر این یدکنندهتای و دارند
 فرار یندآفر  در جهیدرنت و گیردمی قرار ایترجمه از پس یندآفر  این
  .دارد ثرتریوم نقش ایمنی سیستم از

 وریلاسیونفسف ثیرتا بررسی ایهمطالع در همکاران و پتیت
 پروتئین این بیان در یندفرآ این که دادند نشان را S گلیکوپروتئین

 طول در غشا دو اتصال یندفرآ چنینهم و سلولی سطح در
 در مهمی نقش تواندمی ولی ندارد ثریمو نقش زاییبیماری
 نیز حاضر مطالعه نتایج .[32]کند ایفا ویروس این یغشا پایداری

 برای متعددی هایجایگاه دهندهنشان گذشته مطالعات یدیتا در
 در آن اعظم قسمت که است S پروتئین فسفوریلاسیون یندآفر 

 نیز ناحیه این در RBD منطقه همچنین و دارد قرار S1 ناحیه
 پتانسیل که است تیروزین و ترئونین سرین، زیادی تعداد دارای
  .دارند فسفات هایگروه اتصال برای بالایی
 ساختار در را ایناحیه بلاتینگوسترن روش باو همکاران  یانگ

 هایبادیآنتی اتصال اصلی محل که کردند مشخص S پروتئین
 افزارهاینرم از استفاده با ای دیگر،در مطالعه .[33]بود کنندهیخنث

 مقایسه در که شدند تعیین Bسلول  توپاپی ١٢ بیوانفورماتیکی
و  تانگ .[34]ندشد یافت مشابه منطقه چندین حاضر مطالعه با

 و ۳۴۹- ۷۵۱ ،۳۵۸-۲۱ منطقه سه میان در که ندداد نشان همکاران
 توانایی ۳۴۹-۵۹۰ منطقه مرس، ویروس S پروتئین در ۵۹۰- ۳۴۹
 منطقه این که دارد کنندهخنثی هایبادیآنتی به بالاتری اتصال
 مطالعه نتایج با مشابه که ستا S پروتئین RBD یمنطقه دقیقاً 
 که است مناطقی از یکی RBD منطقهکه  دهدیم نشان، حاضر
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  .[35]است Bسلول  یهاتوپاپی دارای
 بیوانفورماتیکی آنالیز روش از استفاده باو همکاران  بداوی
 دنکن تعیین Bسلول  هایتوپاپی برای مهم ناحیه دو ندتوانست

 از همچنین و ۳۹۷ تا ۳۹۱ اسیدآمینه از ناحیه دو اینکه 
 این در شدهمطرح مناطق .[36]هستند ۷۵۴ تا ۷۴۵ اسیدآمینه
 که دارند تفاوت حاضر مطالعه در شدهتعیین مناطق با مطالعه
 مطالعه دو در مورداستفاده هایسکانس تفاوت علتبه تواندمی
  .باشد
 تمام ،Bسلول  یهاتوپاپی بررسی ازحاصل  نتایج به توجه با

 چهار از توپاپی دو چنینهم و دارند قرار S1 ناحیه در مناطق
 دیوم هاافتهی این. دارند قرار RBD منطقه در شدهیافت توپاپی

 نیچنهم و مهارکننده هایبادیآنتی اتصال در ناحیه این اهمیت
 این علیه واکسن طراحی جهت در آتی تحقیقات برای آن اهمیت
  .است ویروس
 پتانسیل فاقد که داد نشان پروتئین این آلرژیک خواص بررسی
 تواندمی نظر این از و است بدن در آلرژیک هایواکنش ایجاد
 انسان بدن در آن از استفاده و واکسن تولید برای مناسبی گزینه
 تعیین برای افزارینرم که VaxiJen نتایج چنینهم. باشد

 در پروتئین هر یبالا امتیاز و ستا هاپروتئین ژنیکآنتی خاصیت
 هایواکسن در استفاده برای آن قابلیت دهندهنشان افزارنرم این

 ژنیکآنتی قابلیت دارای پروتئین اینکه  داد نشان است، نوترکیب
  .است واکسن تهیه مطالعات برای مناسبی مورد و
 ویروس S پروتئین که داد نشان مطالعه این نتایج کلی طوربه

 واکسن طراحی برای مناسب کاندید یک تواندیم نظر چند از مرس
 Bسلول  هایتوپاپی وجود از جمله این موارد در نظرگرفتن .باشد

 تحریک برای بالا قابلیت با توپاپی توجهی قابل تعداد کهاست 
از  نوترکیب هایواکسن تخسا در کهد دار  را ایمنی سیستم
 پایداری دارای پروتئین این علاوهبه. بالایی برخوردار است اهمیت
 هایپروتئین تولید نهیزم در مطرح هایمیزبان تمام در مناسب
 این ساختار در هاموتاسیون وجود رغمعلی. است نوترکیب
 و زاییایمنی خواص بر چندانی ثیرتا هاموتاسیون این پروتئین،

 متغیربودن بنابراین ندارند ایترجمه از پس یندهایفرآ چنینهم
 برای مانعی است ویروس این ذات ءجز  که ژن این سکانس

 مجموع در. ستین واکسن ترکیب در درنظرگرفتن و ییزایمنیا
 یندهایفرآ نظر از چه و زاییایمنی نظر از چه RBD ناحیه اهمیت
 کاندید تنهاییبه تواندمی که است انکار قابل غیر ایترجمه از پس

  .باشد مدنظر آتی تحقیقات در ترکیبنو واکسن یک برای مناسبی
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