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ABSTRACT 
Background and  Aim: Fam83h Protein is a non-secretory protein that interacts with Casein 

Kinase1Alpha1(CSNK1A1) through its N-terminal. 

Materials and Methods:  In this study, the C-terminal domains of Fam83h in human and mouse were 

modeled using the I-TASER software for prediction of protein structure and function. The molecular 

dynamics (MD) simulations were performed by GROMACS version 5.0.2 to investigate their temporal 

behavior. FEL analysis was done for each model after MD. Protein-protein docking was done by PIPER 

to investigate the interaction of Fam83h C-terminal with cytoskeletal keratins5 as a cellular keratin 

model.  

Results: The results showed that the human protein is more stable and compact than the mouse protein. 

Assessment of the interaction between the C-terminal of the mouse Fam83h and Keratin-5 proteins 

showed the residues Arg378, Pro391, Ser663, Glu710, Arg923 in mouse Fam83h protein made hydrogen 

bonds with Leu474, Arg417, Tyr453, Glu 397, Gln 396 and Glu 390 of the chain A and B of mouse 

keratin-5, respectively. Human Fam83h and keratin 5 form hydrogen bonds via residues of Thr433, 

His447 and Arg477 and Leu473, Gly476, Glu420 and Arg407.  

Conclusion: According to the previous experimental reports, Fam83h can interact with keratin 

cytoskeleton and has a role in cancer progression. It can be concluded that Fam83h protein can directly 

interact with keratin filaments through its C-terminal. Therefore, our hypothesis based on   in-silico study  

is: non-sense mutation in C-terminal of Fam83h protein may lead to truncated protein and subsequently 

disruption of keratin cytoskeleton bundling which can be regarded as a mechanism involved in cancer 

progression. 
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 چکیده

و هدف طر  ی ترشح   ریغ  نیپروتئ  کی  Fam83h  پروتئین  :زمینه  از  که  کازئ  نالیترم-N  قیاست  با    ( CSNK1A1)  1آلفا    1  نازیک  نیخود 

   دارد. برهمکنش

ا  :هاروشمواد و   استفاده از  ، Fam83hFam83hدر    نال یترم-C  هایدومینمطالعه،    نیدر  با  و موش  انسان   یبرا  I-TASSER  افزارنرم  در 

 ( GROMACS)  گرومکس  نرم افزار   5.0.2نسخهتوسط    ی مولکول  کینامید  سازیشبیه  شدند.  یسازمدل   نیساختار و عملکرد پروتئ  ی نیبشیپ

شد. زمان  طی   در  پروتئین  یرفتارها  ی بررس  یبرا از    یبراسپس   انجام  پس  مدل  آنالیز    سازیشبیهانجام  هر  و    صورت گرفت FEL مولکولی، 

سلول  5-نیکراتبا    Fam83h  پروتئین  نال یترم-C  برهمکنش  ی بررس  یبرا  نیپروتئ-نیپروتئ  داکینگ مدل  ی اسکلت  عنوان  کرات  ی به   ی سلول  نیاز 

 انجام شد. PIPERتوسط 

پروتئ  جینتا  :هاافتهی که  داد  است.  ترفشردهو    دارتریپا   ی انسان   ن ینشان  موش  ا  از  بر  ب برهم  ی ابیارز  ن،یعلاوه   یهانیپروتئ  نال یترم  C  نیکنش 

Fam83h  کرات که  در    5-نیو  داد  نشان  آرژنین    710گلوتامات  ،  663سرین  ،  391پرولین،  378آرژنین    آمینواسیدهایموش   پروتئین  در  923و 

Fam83h    ترتیب  موش  اسکلت سلولی  5-در کراتین  390و گلوتامات   396، گلوتامین397، گلوتامات453تیروزین،  417آرژنین،474لوسین با  به 

کرات   Fam83hنپروتئی .کنندی م  جادیا  ی دروژنی ه  وندیپموش   و  طر  نیزانسانی    5-نی انسان  اسیدهای  قیاز  و    447هیستیدین،  433تراونین  آمینو 

 دهند.  ی م لیتشک ی دروژنی ه یوندها یپ 407آرژنین، 420گلوتامات، 476گلایسین، 473لوسینو  477آرژنین

 جهی نت توانمی  سرطان نقش دارد.  شرفتیو در پبرهمکنش داشته  ی اسکلت سلول نیکراتبا  Fam83h پروتئین  ،ی قبل مطالعات انجام شدهطبق  :بحث

پروتئ که  مستق  تواندمی   Fam83h  نیگرفت  ها  میبه طور  باشد  نالیترم-C  قیاز طر  نیکرات  یبا رشته  داشته  برهمکنش  ما    هیفرض  ن،یبنابرا   ؛خود 

به عنوان   ی اسکلت سلول  نیکرات  بندیبسته ممکن است منجر به اختلال در    Fam83h  پروتئین  ترمینال-Cاست که اختلال در    نیا  ،  In-silicoدر

 سرطان شود. شرفتیدر پ یسمی مکان

 ی مولکول کینامید یساز  هی، شب5-نی، کراتFam83h نی: پروتئکلمات کلیدی 

 16/7/1401پذیرش: 15/6/1401اصلاحیه نهایی: 7/12/1400وصول مقاله:
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 مقدمه 

بیماری  ،  Fam83h  پروتئین   ایجاد  در  ژن    سیآملوژنزاولین 

نقص    ا ی  (Amelogenesis imperfecta, AI)  مپرفکتایا

این  انندد  مینای  تشکیل انتهای    پروتئین  است.  ترمینال  -Nدر 

با  است    DUFF1669  خود دارای دومین   1  نازیک   نیکازئکه 

سیگنالینگ  1آلفا   مسیر  مدیاتورهای  از  یکی  -Wnt / β که 

catenin    ایجاد برهمکنش  این    .(3-1)کندمیاست،    همچنین 

ا  پروتئین با  است  کازئ  یها   زوفرمیممکن    1  نازیک   نیمختلف 

(CK1)  و    نیو کرات باشد  داشته  تعامل    یسازمانده  نیکراتها 

سلول و  یاسکلت  را  دسموزوم  جهش  .(5,  4)کند   ساطتو 

سازی    ،  Fam83h  پروتئین  ترمینال  -Nدر محلی  موجب 

سلول   درون  آن  به    متعاقباًو    شود مینامناسب  آن  اتصال  از 

CSNK1A1    با به    احتمالاًعلاوه بر این    .(1)کندمیجلوگیری

انداختن کازئین کیناز در دومین انتقال  -N  دام  و  ترمینال خود 

فسفات   کل  ،سلولی  نیکرات  رشته های به  یک گروه    ی دی نقش 

-  جهش در  .(6,  1)کندیم  فایا  یاسکلت سلول  دهیدر سازمان

Cپروتئین    نالیترم  Fam83h    مرتبط    نیرشته کرات  نظمیبیبا

در   دسموزوم  اتصالات  در  اختلال  به  منجر  که  است 

م در    ن یپروتئ  نیا  نیهمچن.(8,  7,  5,  2)شود  یآملوبلاست ها 

شود تا    یمتصل م  یاسکلت سلول  ن یبه کرات  الیتلیاپ   هایسلول

سلول  یسلول  یندهایفرآ مهاجرت  پلار  یمانند  را  اسیون  زیو 

دهد همکاران    .(7,  2)انجام  و  داد کوگا    پروتئین   که    ندنشان 

Fam83h  بین  یبه عنوان پل  CK1-a  ی اسکلت سلول  نیو کرات  

  ن یبه ا  کند،ی م  میرا تنظ  نیکرات   یاو حالت رشته   کندیعمل م

شکست    یمعن   ی هارشته   ی بندبسته   القای باعث    Fam83hکه 

حال  شود،یم  نیکرات ب  یدر  حد  ش یب  انیکه  ،    Fam83h  از 

م   ن یکرات  یهارشته  جدا  هم  از  گزارش   راً یاخ  . (7,  2)کندیرا 

ب که  است  ژن    ش یب  ان یشده  حد    های سرطانبا    Fam83hاز 

ر  ، مرتبط   نه،یس  ه،یروده  معده  و  پانکراس  تخمدان،  کبد، 

است گزارش    ن یهمچن  . (6)است در    Fam83hکه    شده 

سلول   ریتکث  شرفت،یپ تهاجم  سلول   یسرطان  یهاو    ی هامانند 

  ( 11)یهکل  ینومای، کارس(10) ، سرطان کبد(9)سرطان پروستات

  شده است   شنهاد ی پ    .(12,  2) روده بزرگ نقش دارد  یو سرطان

به  ی  اسکلت سلول  نیکرات  ایجاد بی نظمی دربا    Fam83hکه  

پ   Wnt / β-cateninسیگنالینگ    ریمس  واسطه     شرفت یدر 

باشد.  ی سرطان  هایسلول داشته  شده    شنهادیپ  ن یهمچن  نقش 

که   پروتئ  Fam83hاست  مانند    سلولی  اسکلت  یها نی به 

 ؛شودمیمتصل  خود    C  یانتها  قیاز طر  18،  14،  8،  5  نیکرات

نشده    ییها شناسا  ن یکرات  یبرا   یخاص  ی اتصال  دومیناما هنوز  

دق  ن، یبنابرا  ؛ (7,  2)است ساختار  قی مطالعه    ن یپروتئ  ی رفتار 

Fam83h،  و کرات  نالیترم-C  برهمکنش  ژه یبه  با    ی ها   نیآن 

  کینامید  یهایژگیو  ،پساست.    تیحائز اهم  ،یاسکلت سلول

انسان    Fam83h  نیپروتئ  یمولکول و  موش  مدل  دو  هر  در 

  ی ها با رشته ها  برهمکنش آن ن یقرار گرفت. همچن زیآنالمورد 

ی  کیوانفورماتیب  آنالیز و    سهیمقا   ی برا  ی به عنوان مدل    5-نیکرات

 شد.  استفاده 

 
 مواد و روش ها

 Fam83h ی ساختار سه بعد ینی ب شیپ

  ن یپروتئ  در  نه یآم  د یاس  یتوال   جایگاه   شباهت   افتن ی  یبرا

Fam83h  انسان،    ن یب کتابخانه  از    blastpمجموعه  از  موش و 

 National Library of) متحده   الات یا  یپزشک  یمل

Medicine, USA).یهای توال  استفاده شد  Fam83h    انسان و

  1شباهت را از اسیدآمینه    درصد  96  که   شدند   ردیف  موش هم 

-C  هی ناح  ی حاو  ن یپروتئ  یتوال   ه یبق ،  را نشان داد  375  پرولینتا  

توال  نالیترم پروتئ  ن،یبنابرا  ؛داشتند  ٪80  یشباهت    ن یدو 
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Fam83h   اسیدآمینه  نیتا آخر  375پرولین  از    انسانی و موشی  ،

  برهمکنش   ن، یهمچن  . ندمدل شد  نی ساختار پروتئ  یابیارز  یبرا

آنالیز  مورد  ،  انسانی و موشیی اسکلت سلول  5-نیها با کرات  آن

گرفتند با    Fam83h  نالیترم-C  دومین.  قرار  موش  و  انسان  در 

پا از   I-TASSER (Iterative )  داده   گاه یاستفاده 

Threading ASSEmbly Refinement   یسازمدل 

آنجا  . (13)شد توال  ییاز  شباهت  و      سؤال   ن یب  یکم  یکه  ما 

بعد سه  تجربکه  ها    نیپروتئ  یساختار  صورت  شده    یبه  حل 

داشت،بود، ک   یاستراتژ  وجود    ی برا  (threading)  شیبند 

اول  Fam83h  سازیمدل ساختار  شد.  ،آن  ه یاز  برای    اعمال 

موش   و  ترتانسان  شناسه   یهانیپروتئ   بی به   ی  هابا 

3GAW ورت)فاک  H   و )ساکارومایسس     3HMJ  انسانی( 

الگوها  ( I  نوع  FAS  سرویزیه عنوان  استفاده    Fam83h  یبه 

هر   . شدند از  سپس،  شده هاساختارکدام  استخراج    برای   ی 

 . ندشد استفاده   (MD)  یمولکول کینامیمطالعه د

مولکولی دینامیک  سازی   Molecular Dynamic)شبیه 

Simulation): 
پ از  مستقل  صورت    بههرکدام  برای  ،  هامدل  ینیبش یپس 

 یزمان  یرفتارها  یبررس  یبرا   ،یمولکول  کینامید  یسازه یشب

شد.  هاآن افزار  5.0.2نسخه  از    انجام    GROMACS  نرم 

مدت    یمولکول  کینامید  یساز  ه یشب  یاجرا  یبرا و  ن نا  20به 

شد   (ns)   ثانیه  اجرا  ی برا  .(14)استفاده  دو   سازیشبیه   یهر 

به    بی به ترت  Tip3pو    AMBER 99SB،    یمولکول  کینامید

م شدند   روین  دانیعنوان  داده  اختصاص  آب  مدل  از    .(14)و 

وضع  یبرا  PROPKa 2.0سرور     ون یزاسیونی   تیمحاسبه 

برای خنثی    . (15)استفاده شد  ونیزاسیون یقابل    یهامناسب گروه 

از  ترتیب  به  شبیه سازی شده    15و    12جایگزینی    کردن مدل 

پروتئین  نوع  برای هردو  حلال    هایمولکول   به جای  میسد  ونی

یافته  طبیعی   جهش  نوع  شد.  پروتئین  و    الگوریتم  استفاده 

  و همچنین (steepest descent integrator)   شیب  تندترین 

 conjugate gradient) کانژوگه  انیگراد  تمیالگور

algorithm)   ،  به رین  دن یرس  ی برا از  مقدار)  حداکثر  و  کمتر 

نانومتر  لوژولیک   1000 بر  مول  بر    یانرژ  مقدارحداقل    و   ( بر 

اتم  یرو آمد.   ،  هر  دست  بُ  منقطع طرح    کی   به  برادو    ی رد 

با برهمکنش    ،یوندیپ  ریو غ  برُدکوتاه    یبرهمکنش ها  نیتخم

  ی و برهمکنش ها  ( نانومتر  1.4کوتاه شده در  )واندروالس یها

در  )  یکیالکترواستات شده    از   شد.  طراحی  (نانومتر  0.9کوتاه 

  ی محاسبه برهمکنش هابرای  ،  (PME)اوالدروش ذرات مش  

برای رساندن سیستم    .(16)استفاده شد  کیدور برد الکترواستات

برندسن اصلاح شده( V-rescale از    300K   به    ) ترموستات 

 Parrinello-Rahman  بار از  1به      فشار  تنظیمو برای     (16)

ensemble   شد ی(17)استفاده  زمان  ک.    فمتوثانیه   2  یدوره 

علاوه بر    اختصاص داده شد.  وتنیحل معادلات حرکت ن  یبرا

محدود  تمیالگور  از  ن،یا تمام    یبرا  یخط  تی حل  درمان 

پ  یوندهایپ , 18,  16)شد  استفاده   یدروژنیه   یوندهایشامل 

19).  VMD    (20)،    PyMOL    (21)همچن ها  ن یو  ی  ماژول 

در  اجرا تحل  هیتجز  یبرا  GROMACS  شده   یخروج  ل یو 

   استفاده شد. شبیه سازی دینامیک یها

 :(Free-Eenergy Landscape) انرژی آزاد  آنالیز

در  که  را    ی متعدد  ساختارهای  MD  یساز  ه ی که شب  ییاز آنجا

زمان پ طول  تول  فیتعر  ش یاز  -Free  آنالیز،  کندمی  د یشده 

Eenergy Landscape  (FEL)  اتمام    یبرا از  پس  مدل  هر 

شد.  MD  یاجرا ساختار  استخراج  برای  انجام    با   پایدارترین 

  شبیه   اجرا  هر   برای   FEL  آنالیز  گیبس،   آزاد   انرژی  کمترین

  g_sham  ماژول   در این مطالعه از  . شد  اعمال  دینامیک  سازی

)  یانرژ  محاسبه  برای  GROMACS  بسته  -Freeآزاد 

Eenergy Landscape ) شد استفاده.   
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Gα=-KbT In [P(qx)/Pmax(q) ] 

  سازی،  شبیه   دمای  T  است،  بولتزمن  ثابت   KB  آن   در  که

P(qa  ) از   آمده   دست   به  احتمال  چگالی  تابع   از  تخمینی  

  ترین   محتمل  احتمال Pmax(q  )  و   MD  های   داده   هیستوگرام

  qi  مختلف  واکنش  مختصات  دو   گرفتن  نظر  در  با. است  حالت

  مشترک   احتمال   توزیع   از   بعدی   دو   آزاد   انرژی   مناظر  ، qj  و

P(qi،  qj  )ی و سه بعد  یدو بعد   شی. نماآمد  دست   به  سیستم  

FEL  از استفاده    د یتول  Wolfram Mathematica  با 

 . (22)( 1.)شکلشد

 :نیپروتئ -نیبرهمکنش پروتئ  زینالآ

انسان   Fam83h مدلدو هر اتصال    ،پس از استخراج مختصات

کرات ساختار  کل  به  موش  گرفتند  5-نیو  قرار  بررسی   .مورد 

پتانس  FFT  بر  ی مبتن  ن یپروتئ-نیپروتئ  داکینگ   ی ها  لیبا 

 .انجام گرفت PIPER توسطی، زوج

 
م  MD  یسازه یشب  نانوثانیه   20 شعاع چرخش را در طول A .انسان و موش  Fam83hپروتئین در    MD  آنالیز.  1شکل   به    دهد ینشان  که 

دارد.    یکمتر  RG))  ی شعاع ژیراسیونانسان  Fam83h  پروتئین،  موشبا    سه ی ( نشان داده شده است. در مقاش)انسان( و قرمز )مو   یرنگ آب

به عنوان شاخص فشردگ  نیا .  B  موش است.  Fam83hاز    ترفشرده   یانسان   نیپروتئ  نی بنابرا  شود؛میاستفاده    نیساختار پروتئ  یپارامتر 

م  ریمقاد )  نیانگیانحراف جذر  در طول    RMSF) FAM83Hمربعات  موش  و  شبیه   20انسان  زمان MD  Cسازیثانیه  مشخصات  انحراف    ی. 

م )  نیانگیجذر  پروتئ  RMSDمربعات  دو  همان  نیهر  است،  شده  داده  مشاهده    نشان  که  مقا  شودمیطور  پروتئ  سه یدر  موش،    ن یبا 

FAM83H  ری مقاد  یدارا  یانسان  RMSD  یدار ی پا  نیبنابرا  ؛است  یکمتر  Fam83h  .پس از   نیهر دو پروتئ  در انسان بالاتر از موش است

  شی به عنوان نما  MD  یساز  ه یشب   نانوثانیه   20پس از    Fam83h(  نییانسان )بالا( و موش )پا  FEL  آنالیز.  D .دند ی به تعادل رس  پیکوثانیه   6000
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مطابقت   ادیکم و ز  بسیآزاد گ  یبا مختصات با انرژ ب یبنفش و قرمز به ترت  ه یناح )راست( نشان داده شده است. ی بعد   3)چپ( و   یبعد  2

 دارد. 

 

ها  FAM83H برهمکنش. حالت  2شکل   و کراتدیسف  ی)کره  )   5-نی(  داده شده    برهمکنش  (.ییطلا  هایکره موش  نشان  قرمز  به رنگ 

 بتا  و  آلفا  هایزنجیره مشخص شده است که به    Cو    A  ،Bدر جعبه ها نشان داده شده و با حروف    اتیبا جزئ  یدروژنیه  یوندهایپ  است.

ب  .دارد اشاره    Fam83hترمینال  -Cو    نی کرات کرات  FAM83H  نیبرهمکنش  و  آرژن  5-نیموش  سر378نی شامل  پروتئ  663نی ،    نیاز 

Fam83h  لوس به  ت  474نیموش  زنج  453نیروزیو  کرات  B  ره یدر  همچن  5-نیاز  است.  آرژن391ن یپرول  نیموش  سر923نی،  و   663نی ، 

ترت  FAM83Hدر    710گلوتامات به    5-نیاز کرات  A  ره یدر زنج  396و گلوتامات    397نی، گلوتام390، گلوتامات  417نی با آرژن  بیموش 

 .کنند می  جادیا یدروژن یه یوندهایموش، پ
 

 ها  افتهی 

 انسان و موش  Fam83h ن یو برهمکنش پروتئ تلفیق  آنالیز

انسان و موش  در    Fam83h  هان یپروتئ  ییایمیشوکیزیخواص ف

کامل  ب جزئیات    شده   یساز  ه یشبمدل  هر  برای    شد.  یابیارزا 

  ی انرژ  نیبا کمتر  ن یپروتئ  بیاستخراج ترک   جهت  FEL  آنالیز

گ م  بسیآزاد  مولکولی  هایقالب   انیدر  شد    انجام  دینامیک 

م  ریمقاد  (.1D)شکل   جذر   RMSF  مربعات  نیانگیانحراف 

(Root Mean Square Fluctuation)    برای شده  محاسبه 

در شکل    ه یثان نانو  20انسان و موش در طول    Fam83h  پروتئین

انحراف   یمشخصات زمان  ( نشان داده شده است.1B)شکل    1

م  RMSD  (Root-Mean-Squareمربعات  نیانگیجذر 

Deviation )  نشان داده شده است    1در شکل    نیهر دو پروتئ

پا  (1C)شکل   دهنده  نشان    یانسان  Fam83hبالاتر    یداریکه 

به موش است. شعاع چرخش مدل شبیه سازی شده در    نسبت 

نشان داده شده است )شکل    1نانوثانیه در شکل    20مدت زمان  

1A)م  که   ؛   از   ترفشرده   یانسان  Fam83h  نیپروتئدهد   ینشان 
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تعامل ،  MD  سازیشبیه پس از    موش است.  Fam83hپروتئین  

کرات  Fam83h  نیب بررس  5-نیو  موش  و  انسان  شد.    یدر 

  ن یب   برهمکنش نشان داده شده است،    2که در شکل    طورهمان

Fam83h    از   663سرین،  378آرژنینشامل      5-نیکراتموش و

  در  453تیروزینو    474لوسین  به  موش  Fam83h  ن یپروتئ

، 391پرولین  ن یهمچن  است.  موش  5-نیکراتاز    B  ره یزنج

موش    Fam83hدر    710گلوتاماتو    663سرین،  923آرژنین

ترت  و     397گلوتامین،  390گلوتامات  ،  417آرژنینبا    بیبه 

کرات  A  ره یزنج  در  396گلوتامات   پ  5-نیاز    ی وندهایموش، 

ب  کهدرحالی،  کنندمی   جادیا  ی دروژنیه -نیکرات  ن یبرهمکنش 

پ   5 توسط  ه  تر نه یآم  ی دهایاس  انیم  یدروژن یه   ی وندهایانسان 

با    Fam83hاز    477آرژنینو    447هیستیدین،  433اونین  

و  420گلوتامات،  473لوسین،  476گلایسین در    407آرژنین، 

 . (3شود )شکل  یم  ایجاد  5-نیکراتاز  Aو  B ره یزنج

 



 ارزیابی هرهمکنش...     42

1401 آبان و   مهر /  هفت مجله علمی دانشگاه علوم پزشکی کردستان / دوره بیست و   

کراتد ی سف  هایکره )  FAM83H برهمکنشحالت  .  3شکل   و  شده    برهمکنش  (.ییطلا  هایکره )  انسان  5-نی(  داده  نشان  قرمز  رنگ  به 

 بتا  و  آلفا  یها  ره یمشخص شده است که به زنج  Cو    A  ،Bدر جعبه ها نشان داده شده و با حروف    اتیبا جزئ  یدروژنیه  یوندهایپ  است.

 نیتره اون  نه یآم  یدهایاس  انیم  یدروژنیه  یوندهایانسان توسط پ  5-نیکرات  نیبرهمکنش ب  دارد.اشاره    Fam83hترمینال  -Cو    نی کرات

 5-نیاز کرات  Aو    B  ره یدر زنج  407نیو آرژن  420، گلوتامات473نی، لوس476نیسیبا گلا  Fam83hاز    477نیو آرژن  447نید یستی، ه 433

 .شود یم جادیا

 

در    ونیلاسیمحل فسفورتعداد  .  Aدر موش و انسان.  Fam83h  نیدر طول پروتئ  نیو ترئون  نیسر  یرو  ونیلاسیفسفور  یمحل ها.  4شکل  

  Fam83h  ن یپروتئ  یرو  ونیلاسیفسفور  های محل . تعداد  Bقرار دارند.    C  نالیدر ترم  شتریاست و ب  جایگاه   112  یانسان   Fam83h  نیپروتئ

(، s) نی موش )سر Fam83hانسان و  Fam83h  اسیدآمینه های نیب  سه ی . مقاCقرار دارند.  C نالیترم C ن ی در پروتئ شتریاست و ب 116موش 

موش و محل   Fam83hانسان و    Fam83h  نیب  ینواح  مقایسه .  D .که دارای نواحی پذیرنده فسفر هستند  I;((y)   نیروزی( و تt)  نی ترئون

 که در آن منطقه قرار دارند ونیلاسیفسفور یها

 

 بحث

Fam83h   با برهمکنش  طریق  مهم  CK1-a  از  در    ینقش 

مهاجرت    نیکرات  هایرشته   یسازمانده  میتنظ   های سلولو 

  ی ادیتعداد ز  تواند می  CSNK1A1  .(2)کندمی  ایفا را    ال یتلیاپ

پروتئ فسفر  ن یاز  را  در    له یها  مشارکت  با  و    کمپلکس کند 

  ینگ گنالیس  ریمسدر  واسطه    کیبه عنوان    ن، یکاتن-β  بیتخر

Wnt  که    شودمیتصور    ن،یعلاوه بر ا  شود.  یدر نظر گرفته م

Fam83h  فا یا  نیکرات  یاسکلت سلول  ییدر بازآرا  ینقش مهم  

و    ن یکرات-Fam83h  برهمکنش  نیبنابرا  ؛کندمی موش  در 

  40شباهت    .قرار گرفت  سهی و مقا  لیو تحل   هیانسان مورد تجز

  ن یارتولوگ ها باعث شده است که ا  نیب  Fam83h  یدرصد

شود  ن یپروتئ حفظ  شدت  به  ها  ارتولوگ  تمام    ن یبنابرا  ؛ در 
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Fam83h  در طول زمان تکامل    کنواخت یو به طور    یبه آرام

ا  .(23)است   افتهی ی  )  ها   نی پروتئ  ن یخانواده  ها  پروتئین  خانواده 

FAM83)   ضع  دارانمهره در    فقط مشخصه  دارند  ی  فیوجود 

هوانگ و همکاران گزارش کردند که    .داشتند  برای شناسایی

ترمینال وجود دارند و این نشان  -C  در  یمثبت انتخاب  یهامکان

  Fam83h ترمینال-Cکه  ی استخاص یقیتطب یهانقش  دهنده 

تکامل   طول  استدر  کرده  در    .(23) ایفا    نال یترم-Cجهش 

و اختلال در دسموزوم ها    ن یرشته کرات  یختگیباعث به هم ر

پ  یم   Fam83h  ،  CK1  نیشده بود که پروتئ  شنهاد یشود. قبلاً 

گرفتهبه    N-Terminal  توسط  را همچن  خدمت    ن، یاست. 

paramio  بس خواص  که  داد    ی دهای پپت  یپل  ایپو  اریگزارش 

  5. اگزون  (24)کرد  لیتعد  ون یلاسیبا فسفور  توانمیرا    نیکرات

Fam83h  اسیدآمینه    247اسیدآمینهانسان    در کد    را   1179تا 

قرار    ی روزایدی    ونیلاس یفسفور  یها  مکانکه    کندمی آن 

تعداد کل    ، PhosphoSitePlus® v6.5.9.3  بر اساس  د.ندار

  ی جرم  یسنج  فیط  اساس  بر با توان بالا )  ونیلاسیمحل فسفور

پروتئوم انسان  یکشف  در  در    112(  که    116  هاموشو  بود 

انسان باشد. بر    اسیدآمینه  44ممکن است مربوط به کمبود   در 

محل    ، PhosphoSitePlus® v6.5.9.3اساس   کل  تعداد 

)بر  ونیلاسیفسفور بالا  توان  ط  با   یجرم   یسنج  فیاساس 

پروتئوم انسان  یکشف  در  ها    112(  موش  در  که    116و  بود 

که    در انسان باشد   نه یآم  دیاس  44ممکن است مربوط به کمبود  

نشان    نیبنابرا؛  (4امتداد دارد)شکل    902تا    858از اسید آمینه  

پروتئ   دهدمی ها  یدارا  انسانیFam83h نیکه  مکان    ی تعداد 

  ن یاحتمالاً پروتئ  نسبت به موش است و  یکمتر  ونیلاسیفسفور

Fam83h  با توجه    دارد.  یانتقال فسفات کمتر  لیپتانس  یانسان

ب   نگ یگنالیس  ریبه عنوان واسطه مس  CSNK1A1  نیبه ارتباط 

Wnt    باFam83h  (25 ) اینکه    وجود چندین گزارش مبتنی برو  

در   اسکلت   ریختگیهمبه با    Fam83h   نالیترم-Cجهش 

اپ  نیکرات  یسلول اختلالات  پ  (26,  12,  7,  2)  ال یتلی و    شنهاد ی، 

  های سلولو عملکرد    زیدر تما  تواندمی  Fam83h  شود که  یم

باشد.   ال یتلیاپ داشته  عملکرد    نقش  مورد  در  عطف  نقطه 

Fam83h،  ی ساختارها  ختنیبه هم ر  ایو/   ینقش در سازمانده  

طرف و    کیاز    CK1a  با   برهمکنشو    ن یکرات  ی اسکلت سلول

کرات  برهمکنش سلول  نیبا  د  یاسکلت  طرف   ؛است  گریاز 

قبل  ن یبنابرا مطالعات  اساس  که   یبر  است  شده  داده    نشان 

Fam83h   رشته همچن  ن یکرات  یهابا   یریکارگبه   نیو 

CSNK1A1   (2  ,7  ,12)  کولوکالایز (Co-localize)   شود یم  

همچن م  ن یو  مهم  Fam83hکه    دهدینشان  تنظ  ینقش    م یدر 

سلول و  نیکرات  یاسکلت  به  سرطان  مطالعات    ن یا  ریتأث  ژه یدر 

 کرد.  فایا  یسرطان  ی سلول ها  مهاجرتو   شرفتیپ  ر،یژن بر تکث

ژن مختلف را در سرطان پروستات مستقل   11  نالا و همکاران

  هاآن از    یکی  Fam83h   .دندقرار دا  یاز آندروژن مورد بررس

ب در  و  ژن  د،یکاند  یهاژن   نیبود  که  داد    Fam83h  نشان 

دارد را  بیان  به    بالاترین  منجر  از و  مستقل  پروستات  سرطان 

شود  آندروژن می  سلولی  اسکلت  سازماندهی  طریق    . (27)،از 

MYC  تنظ   ان یب  دارد،نقش    Fam83h  نایب  یسیرونو  میدر 

 mRNA  انیب  MYCناک اوت کردن    ای  MYC  از حد  شیب

پروتئ  تأث  Fam83h  نیو  تحت    ان یب  .دهدمیقرار    ریرا 

Fam83h    ان یبالقای  با  MYC  .نقش    و همکاران  میک   القا شد

در سرطان   MYC  را که توسط انکوژن  Fam83h  کیانکوژن

القا   داد  شودمی کبد  که    نیهمچن  . ندنشان  شد  داده  نشان 

Fam83h  ماران یب  ی برا  فیضع  آگهیپیش شاخص    کی  

 .  ( 28) است کارسینومای هپاتوسلولار

 

 نتیجه گیری 

نتا اساس  ارز  ن یا  جیبر  و   یمحاسبات  یسازمدل  یاب یمطالعه، 

تحل  هیتجز ،  Fam83h  نیپروتئ نالیترم -C  از  MD  لیو 
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فشرده   دارتر یپا  ی انسان  Fam83h  ن یپروتئ از  و  موش    ک یتر 

پروتئ  زیآنال   است. که   نیپروتئ-نی برهمکنش  داد    نشان 

Fam83h   مستق  ل یپتانس  یدارا کرات  میتعامل  در    5-نیبا  هم 

پ  ؛ انسان و هم در موش است تعداد  در    ی دروژنی ه  ی وندها یاما 

بموش بود  شتریها  انسان    گرفت که   جه ینت  توانیم  ن،یبنابرا  ؛ از 

Fam83h  کرات  ماًیمستق  تواندیم سلول  نیبا    ی اسکلت 

به عنوان واسطه    ون یلاسیفسفور  نیب  یابرهمکنش داشته باشد و 

CSNK1A1  عمل کند که به    نیکرات  یهارشته   یدهو سازمان

تنظ با  بالقوه  سلول  نیکرات  میطور  سلول   یاسکلت    ی هادر 

و  یسرطان تکث   ژه یبه  سلول  شرفتیپ  ر،یدر  حرکات    ی هاو 

 مرتبط است.  یسرطان
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