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Background and Objectives: Luteinizing hormone (LH) is one of the 

most important reproductive hormones that is secreted by the anterior 

pituitary gland and plays a key role in regulating the estrous cycle, 

maturation of ovarian follicles, ovulation, corpus luteum formation, corpus 

luteum development, and maintenance. The LH message is transmitted by 

binding it to its extracellular receptors, so that after binding to its receptor 

(LHR), LH activates the intracellular cascade chain by activating the 

secondary messenger cAMP, and ultimately the expression of specific 

proteins and enzymes. Therefore, the interaction of luteinizing hormone 
(LH) with its specific receptor (LHR) is one of the key steps in the path of 

follicular maturation and ovulation. Polymorphisms and LHR splicing are 

among the genetic changes that can affect LH function and consequent 

reproductive efficiency. The aim of this study was to compare the tertiary 

structure of different LHR polymorphisms and their binding affinity to LH 

in dairy cows.    

 

Materials and Methods: For this purpose, LHR amino acid sequences 

were obtained from the Gene bank. Initially, Polymorphisms were 

identified by alignment analysis. Their related third structures were 

predicted by homology modeling technique using Modeller software. The 

created structures were observed and evaluated using PyMol 2.5.1 graphics 
software and Ramachandran plot. Also, different Physico-chemical 

parameters of the modeled proteins such as isoelectric point, molecular 

weight, number of negative and positive sequences, and Grand Average of 

hydropathicity (GRAVY) were calculated using the ProtParam tool in the 

Expasy database. Then, the affinity of LH to each of the LHR 

polymorphisms was evaluated using the molecular docking technique 

based on binding energy and spatial position indices.    
 

Results:  Based on the results, only two polymorphisms (LHR1 and 

LHR2) were identified among the studied sequences. The predicted models 

for the two polymorphisms have good quality and there was no difference 
in structural and physicochemical parameters between them. Docking 

results showed that, despite the difference in total binding energy between 

the two polymorphisms, this difference could not be attributed to amino 

acid substitution and this difference is probably related to an orientation of 

the LH relative to the LHR1 and LHR2. Most of the amino acids involved 
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in hydrogen bonding were similar in both the LH-LHR1 and LH-LHR2 

complexes. 
 

Conclusion: In general, the results of this study can be used to the 

relationship between LHR polymorphism and its physiological activity. 
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 اتصال تمایل بر کننده لوتئینه هورمون گیرنده های چندشکلی تاثیر بررسی

 گاوشیری به روش داکینگ مولکولی در هورمون لوتئینه کننده به اهآن

3حسين مراديمحمد ،2مهدي خدائي مطلق ،*1محمد يحيائي

m.yahyaei2008@gmail.comاستاديار گروه علوم دامي، دانشكده كشاورزي و منابع طبيعي، دانشگاه اراك، رايانامه: . 1

ه اراكدانشيار گروه علوم دامي، دانشكده كشاورزي و منابع طبيعي، دانشگا. 2

دانشيار گروه علوم دامي، دانشكده كشاورزي و منابع طبيعي، دانشگاه اراك. 3

چکيدهاطلاعات مقاله

 نوع مقاله: 
پژوهشي -مقاله كامل علمي

 19/7/1400 :دريافت تاريخ

20/10/1400: ويرايش تاريخ

 22/10/1400: پذيرش تاريخ

  هاي كليدي: واژه
 اسيدآمينه

 چندشكلي

 لكوليداكينگ مو

گيرنده هورمون لوتئينه كننده

 گاوشيري

هاي مهم توليدمثلي است كه از لب پيشين هيپوفيز  از جمله هورمون كننده لوتئينههورمون  سابقه و هدف:

ريزي، تشكيل  هاي تخمداني، تخمک شود و نقش كليدي در تنظيم چرخه فحلي، بلوغ فوليكول تراوش مي

كننده از طريق اتصال آن به  آن دارد. انتقال پيام هورمون لوتئينه جسم زرد، توسعه جسم زرد و نگهداري

كننده بعد از اتصال به گيرنده خود از  گيرد به طوريكه هورمون لوتئينه سلولي صورت مي هاي برون گيرنده

اي منجر به فعال شدن زنجيرره آبشراري درون    سازي پيامبر ثانويه آدنوزين مونوفسفات حلقه طريق فعال

كننده با  شود. لذا برهمكنش هورمون لوتئينه هاي مخصوص مي ها و آنزيم و در نهايت بيان پروتئينسلولي 

ريرزي آنهرا اسرت.     هاي كليدي در مسرير بلروغ فوليكرولي و تخمرک     گيرنده اختصاصي خود يک از گام

باشرند كره    كننده از جمله تغييرات ژنتيكي مري  هاي مختلف گيرنده هورمون لوتئينه چندشكلي و ايزوفروم

باشند. هدف از انجام اين  رگذاريتأثبازدهي توليدمثلي  متعاقباًكننده و  توانند بر عملكرد هورمون لوتئينه مي

كننرده از نظرر سراختار سروم پروتئينري و       مختلف گيرنده هورمون لوتئينه يها يچندشكلپژوهش مقايسه 

 ود.  ها با هورمون لوتئينه كننده درگاو شيري ب تمايل برهمكنش آن

از بانرک ژن   كننرده  لوتئينره  هورمون هاي اسيدآمينه گيرنده انجام پژوهش، توالي منظور به ها: مواد و روش

هرا برا   شدند. ساختارهاي سوم مربوط به آن ييشناساها با آناليز هم ترازي  گرفته شد. در ابتدا چندشكلي

با اسرتفاده از   جادشدهياشد. ساختارهاي  بيني پيش مدار افزار نرمروش همولوژي مدلينگ و با استفاده از 

گرافيكري پرايمول و نمرودار راماچانردران مرورد مشراهده و ارزيرابي قررار گرفتنرد. هم نرين افزار نرم

هاي مدل شده مانند نقطه ايزوالكتريرک، وزن مولكرولي،    شيميائي پروتئين-هاي مختلف فيزيكي شاخص

 Expasyدر پايگراه   ProtParamي برا اسرتفاده از ابرزار    هاي منفي و مثبت و ميزان آبگريرز  تعداد دنباله

هاي گيرنده خرود برا    از چندشكلي هركداممحاسبه گرديد. در ادامه ميزان تمايل هورمون لوتئينه كننده به 

استفاده از تكنيک داكينگ مولكولي و بر پايه دو شاخص موقعيت فضايي و انرژي اتصال مورد ارزيرابي  

 قرار گرفت.

 موردمطالعره هراي   ( در ميان توالي2و نوع 1 براساس نتايج بدست آمده تنها دو چندشكلي )نوع ها: يافته

از كيفيت مناسبي برخوردار بودند و تفراوتي در    هاي ايجاد شده براي دو چندشكلي شناسايئي شد. مدل

غم تفاوت ر ها مشاهده نشد. نتايج داكينگ نشان داد علي هاي ساختاري و فيزيكوشيميائي بين آن شاخص
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 توان به جايگزيني اسيدآمينه ارتباط داد و احتمرا ً  انرژي اتصال كل در دو چندشكلي، اين تفاوت را نمي

و  1 هاي نوع كننده نسبت به چندشكلي گيري هورمون لوتئينه اين اختلاف مرتبط با تفاوت جزئي در جهت

دروژني در بررهمكنش هورمرون   هراي درگيرر در پيونرد هير     باشد. بخش زيرادي از اسريدآمينه   مي 2 نوع

 مشابه بودند.  2و نوع  1 هاي نوع كننده با چندشكلي لوتئينه
 

در درك رابطه چندشكلي گيرنده  يمؤثرتواند نقش  كلي نتايج حاصل از اين مطالعه ميطور به گيري: نتيجه

 كننده و فعاليت فيزيولوژيک ناشي از آن داشته باشد.   هورمون لوتئينه
 

 به هانآ اتصال تمايل كننده بر لوتئينه هورمون گيرنده هاي چندشكلي ريتأث بررسي(. 1401) مرادي، م.ح. مطلق، م.، ائي، م.، خدائي: يحياستناد

 . 48-34(، 1) 10 ،پژوهش در نشخواركنندگان. مولكولي داكينگ روش به گاوشيري در كننده لوتئينه هورمون
    

                                                                           DOI: 10.22069/ejrr.2022.19569.1808 

                             نويسندگان. ©                  گرگان يعيو منابع طب يدانشگاه علوم كشاورزناشر:              
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 مقدمه
كننرده   مهم و تعيين يها مؤلفهبازدهي توليدمثلي از 

بررازدهي . اسررتري در صررنعت گاوشرريري  سررودآو

مسررتقل و متقابررل عملكرررد  ريتررأثتحررت توليرردمثلي 

هورمون . هاي توليدمثلي و غيرتوليدمثلي است هورمون

LH)) لوتئينرره كننررده
مهررم هرراي  از جملرره هورمررون 1

 (كيلودالترون  25با ماهيت گليكروپروتئيني )  توليدمثلي

و  دداركه نقش كليدي در كنترل فعاليت گنادهرا   است

هرراي گونررادوترون آدنوهيپرروفيز سرراخته    در سررلول

LH (LHRگيرنرده هورمرون    .شرود  يم
هراي   سرلول  (2

دارند از اين  قرارگرانولوزا و جسم زرد تيكاي دروني، 

رو ايررن هورمررون در تنظرريم چرخرره فحلرري، بلرروغ   

جسرم   ريزي، تشركيل  هاي تخمداني، تخمک فوليكول

 ينرريآفر نقررش(. 2، 1) زرد و نگهررداري آن نقررش دارد

 غلظرت نظير وابسته به فاكتورهاي مختلفي  LHكارآمد 

، (4) زمان مناسرب حضرور در سرطخ تخمردان    و  (3)

بررهمكنش  و  (6)گيرنده  يو سطخ دسترس (5)تعداد 

 هراي هردف   با گيرنده خود در سطخ سرلول آن ايدار پ

هراي   خرانواده گيرنرده  جرز    LHگيرنده  (.8، 7) است

از  را LHپيرام  و  (9 بروده  جري جفت شده با پروتئين 

  سررفات حلقررويآدنروزين مونوف  طريرق پيررامبر ثانويرره 

 2دومرين يرک  داراي  LHR. (3 ،10) نمايرد  منتقل مري 

و يرک  غشرايي  عرر   دومرين   هفرت  درون سلولي،

 باشد مي LHكه محل اتصال غشايي است دومين برون 

(11) . 

از  LHR مختلررف 4هرراي و ايزوفررروم 3چندشرركلي

برر   تواننرد  باشرند كره مري    ژنتيكي مري  تغييراتجمله 

 رگرذار يتأثبرازدهي توليردمثلي    متعاقبراً و  LHعملكرد 

ارتبراط   ( نشان دادند2017و همكاران ) ارسلانباشند. 

و تعرداد تلقريخ    LHR هراي  داري بين چندشكلي معني

                                                             
1. Luteinizing hormone 

2. Domain 

3. Polymorphism 

4. Splicing 

هلشتاين تركيه اد منجر به آبستني در گاوهاي شيري نژ

 و همكاران ليروندر مطالعه ديگري  .(12) وجود دارد

توانرد   مري  LHRجهش در ژن  گزارش كردند (2012)

تحرت   آنگروس هاي نرر نرژاد    زمان بلوغ را در گوساله

( 2017)و همكاران ورلس ويانا . (13) قرار دهد ريتأث

يرک   LHRهراي متفراوت    بيان ايزوفرم مشاهده كردند

بر رشد فوليكرولي و   LHنقش كليدي در كنترل اثرات 

هم نررين  .(14) دارددر گرراو شرريري گررذاري  تخمررک

نشان  مطالعه ديگريدر  (2019) همكارانورلس ويانا 

در سطخ  LHRهاي مختلف  الگوي بيان ايزوفرمدادند 

پاسخ بر  رگذاريتأثاز جمله عوامل هاي گرانولوزا  سلول

 باشرد  مري  سوپراوو سيونبرنامه به  جييرگاوهاي نژاد 

ارتبرراط وجررود نيررز ( 2012) و همكرراران يانررگ .(8)

ميرزان پاسرخ    و LHRژن  هاي چندشكلي بين دار معني

را در گاوهاي هلشتاين چيني نشان  سوپراوو سيونبه 

نشرران دادنررد ( 2017)و همكرراران  عبرردي. (3)دادنرد  

و وقروع   LHRبرين چندشركلي ژن     داري ارتباط معني

كيست تخمداني در گاو شيري وجود دارد و اسرتفاده  

هاي اصلاح نژادي به منظور گزينش  از آن را در برنامه

و  يانررگنتررايج مطالعرره   .(15) پيشررنهاد كردنررد دام 

داري بين چندشكلي ژن  ارتباط معني (2012) همكاران

LHR در  را هورمون محرك فوليكوليميزان غلظت  و

برنامه سوپراوو سيون گاو هلشرتاين چينري گرزارش    

 . (3) كردند

در خصروص   شرده  اشراره وجه اشتراك مطالعرات  

برا   LHR هراي  هرا و ايزوفررم   ارتباط برين چندشركلي  

فرو   دامنه مطالعرات  اين است كه  عملكرد توليدمثلي

عرفي ژنوتيپ و ايزوفررم و  ژنتيكي، محدود به م صرفاً

صفات توليدمثلي بوده با  آنهاداري  بررسي ارتباط معني

جهرش و   ريترأث  و در هي كدام از مطالعات فو  است

و تمايرل   LHRنوع ايزوفرم بر ساختار سوم پرروتئين  

برا   قرار نگرفته اسرت.  موردتوجه LHبرهمكنش آن با 

اتصال  LHتوجه به اينكه اولين مرحله براي شروع اثر 
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لرذا بره نظرر    اسرت  در سطخ سلول هدف  LHRآن به 

 توانرد در  مري  LHRكره تغييرر سراختار سروم      رسد مي

برروز  مقردار   متعاقبراً و  LHبرا   پايداري برهمكنش آن

، يكي از 5مولكولي روش داكينگ باشد. مؤثراثرات آن 

سازي مولكولي اسرت   هاي مورد استفاده در مدل روش

جايگراه اتصرال ليگانرد بره      توان يمو با استفاده از آن 

بينري و   هرا را پريش   پروتئين و نيز شدت پيوند برين آن 

. هدف پژوهش حاضرر  (18 و 17  ،16)محاسبه نمود 

از نظرر سراختار    LHRهاي مختلف  مقايسه چندشكلي

بره   LHهرا برا    بررهمكنش آن سوم پروتئيني و تمايرل  

  .باشد يمكمک داكينگ مولكولي 

 

 ها مواد و روش

برا مراجعره بره    : LHRهاي پروتئين  آناليز چندشکلي

 NCBIدر  هررررررراي پرررررررروتئين پايگررررررراه داده

(www.ncbi.nlm.nih.gov) اسرريدآمينه   هرراي  ترروالي

 Bos Taurus در LHRپررروتئين بررراي  شررده گررزارش

برا   6هرا  تروالي  ييچندتاهمرديف سازي  شد. ييشناسا

و الگروريتم   (19) 5مگرا نسرخه    افرزار  نررم استفاده از 

Clustalw  .ها و  در ادامه تعداد جهشصورت پذيرفت

هررا جررايگزيني آمينواسرريدي  كرره در آن ييهررا گرراهيجا

 افرزار  نررم معلوم گرديد و نتايج برا اسرتفاده از    داده رخ

Bioedit (20) مشاهده و مورد آناليز قرار گرفت. 

برا توجره بره عردم     :  LHR ساختار سوو   سازي مدل

گراوي در پايگراه    LHRپرروتئين   براي وجود ساختار

كريستال آن ساختار  PDB (www.rcsb.org)اطلاعاتي 

شرد. برراي ايرن     بيني پيشبه روش همولوژي مدلينگ 

انسرراني  LHRمنظررور از سرراختار كريسررتال پررروتئين 

در ادامره سراختار    .(21) الگرو اسرتفاده شرد    عنروان  به

گاوي  LHRهاي مختلف پروتئين  كريستال چندشكلي

 تعيرين  (22) 9.15نسرخه  افزار مردلر   با استفاده از نرم

                                                             
1. Molecular Docking 

2. Multiple Sequence Alignment 

 افرزار  نررم گرديد. ساختارهاي ايجاد شده با استفاده از 

 راماچانردران و نمرودار   2.5.1پايمول نسخه  گرافيكي

هم نررين  .مررورد مشرراهده و ارزيررابي قرررار گرفتنررد 

هراي   شيميائي پرروتئين -هاي مختلف فيزيكي شاخص

مدل شده ماننرد نقطره ايزوالكتريرک، وزن مولكرولي،     

برا   ميرزان آبگريرزي  مثبرت و   هاي منفي و تعداد دنباله

 Expasyدر پايگررراه  ProtParamابرررزار اسرررتفاده از 

((http://expasy.org/tools/protparam.html  محاسبه

 .(23) گرديد

 :LHو  LHRنوواحي درگيور در ميوانکنش     بينوي  پيش

 LHو  LHRمنظور تعيين نرواحي درگيرر در ميرانكنش     به

بود. مسرير اول اسرتفاده از سررور     دسترس قابلدو مسير 

CPORT (www.milou.science.uu.nl/services/CPORT)  و

هراي   از ساختار كريسرتال بررهمكنش   يريلگو گا ديگري

در اين مطالعه مسير بود . LHو  LHRبا برهمكنش  مشابه

دوم به منظور انتخاب نواحي درگير در ميانكنش اسرتفاده  

سراختار كريسرتال بررهمكنش    شد و برراي ايرن منظرور    

هورمرررون محررررك فوليكرررولي بررره همرررراه گيرنرررده  

با توجره  كه انتخاب گرديد.  1XWDبا كد  اش اختصاصي

تروالي آمينواسريدي و سراختار كريسرتالي     تشابه با ي  به

و  هورمررون محرررك فوليكررولي  و  LHهرراي  هورمررون

رسيد انتخراب مناسربي    به نظر مي (24) ها هاي آن گيرنده

 .باشد

منظرور بررسري    بره :  LHRو  LHبررسي ميوانکنش  

 HADDOCK 2.4سرررور از  LHRو  LHميررانكنش 

 كره  با توجه به اين HADDOCK. (25) استفاده گرديد

از نواحي درگيرر در ميرانكنش    داكينگدر حين فرآيند 

محرور   -داده داكينرگ  يرک روش  مايرد، ن استفاده مري 

نتايج حاصل از آن با نتايج بدست آمده از باشد لذا  مي

نتايج بدست  .(27، 26) آزمايشگاه مطابقت با ئي دارد

 +LigPlot 1.4.5افرزار   با استفاده از نرم آمده از داكينگ

 يبررسر  مرورد ت بررهمكنش  به منظور بررسي جزئيرا 

 . (28)قرار گرفت 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
http://www.rcsb.org/
http://expasy.org/tools/protparam.html
http://www.milou.science.uu.nl/services/CPORT
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 نتايج و بحث

هراي پرروتئين    نتايج مربوط بره آنراليز چندشركلي   

LHR  همرانطور كره   نشان داده شده است.  1در شكل

جايگزيني مربوط به اسيدآمينه شماره شود  مشاهده مي

 LHR هاي مختلف بين چندشكليجايگزيني  تنها 210

گلوترامين  جرايگزين   210 يرزين  در آن كره   باشد مي

نشران   LHRتر ساختار  يبررسي جزئ شده است. 210

دومرين خرار     درجرايگزيني صرورت گرفتره    كه داد 

اي كه توسرط   در مطالعه (.1 )شكلاست  LHRسلولي 

هراي   چندشركلي  ( برر روي 2017و همكاران ) هامني

گراوي    محررك فوليكرولي  هورمرون   پرروتئين گيرنده 

اسرت(   LHR)داراي تشابه ساختاري بسيار برا ئي برا   

در دومين خار  سرلولي  ي جايگزين 3 صورت گرفت

 اسرت  هورمون محررك فوليكرولي   آن كه محل اتصال

وجررود  متعررددي مطالعرراتدر . (29) شرردمشرراهده 

گزارش شده است و بيشرتر آنهرا    LHRچندشكلي در 

ميان كه كدكننده دومين  LHRژن  11در ناحيه اگزون 

  (.30)باشند  است مي غشائي
 

 
 

 ، جايگزيني LHR2و  LHR1هاي  آمينواسيدي دومين خارج سلولي چندشکلي  مقايسه بين توالي -1شکل 

 (Gln210( با گلوتامين )Lys210لايزين )
Figure 1. Comparison between the amino acid sequence of the extracellular domain of LHR1 and LHR2 

polymorphisms, replacement of lysine (Lys210) with glutamine (Gln210)     
 

ابع تروالي  ئين تر كه ساختار سروم پرروت   از آنجائي

اين احتمال وجرود دارد كره   لذا  ،باشد آن مياسيدآمينه 

هاي مختلف يک پروتئين ساختارهاي سوم  چندشكلي

از اين  عملكرد متفاوت داشته باشند. متعاقباًمتفاوت و 

 در ايررن مطالعرره  LHRرو سرراختار دو چندشرركلي  

بر سراختار  اسيدآمينه جايگزيني  ريتأثبررسي  منظور به

LHR ينيگزيجرا شد. برا توجره بره اينكره      يساز مدل 

 اسرت  داده رخ LHRخار  سلولي  دوميندر اسيدآمينه 

بره دو روش   محدود بره ايرن ناحيره برود.     يساز مدل

 شده ينيب شيپهاي  مختلف ميزان صحت و كيفيت مدل

روش اول مبتنري  و مقايسه قرار گرفرت.   يبررس مورد

. برود  مدلرارائه شده توسط  بيني نمره پيشبر شاخص 

مردل سراخته شرده     5از بين براي هر دو چندشكلي، 

براسراس كمتررين ميرزان     مردلر توسرط  بهترين مردل  

برين  مقايسره  انتخاب گرديرد.   بيني نمره پيششاخص 

هراي مرورد    هاي انتخاب شرده برراي چندشركلي    مدل

 شراخص داري در  اختلاف معنري  كه بررسي نشان داد

آنها ن بي (2 )شكل ، ساختار دوم و سومبيني نمره پيش

  باشد. قابل مشاهده نمي

 

 

LHR1 
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كردن  alignment)تصوير بالا( و  Modeller با استفاده از نر  افزار  LHR2و  LHR1بيني شده براي  سو  پيشساختار  -2شکل 

 ساختار آنها با يکديگر )تصوير پائين(
Figure 2. The third structure was predicted for LHR1 and LHR2 using Modeller software (above image) and 

alignment of their structure with each other (bottom image) 

 

 
. نقاط قرمز و سبز رنگ در هر نمودار به ترتيب LHR2و  LHR1نقشه راماچاندران ساختارهاي سو  پيش بيني شده براي  -3شکل 

  و مجاز  هستند غيرمجاز psiو  phiبا زاويه اسيدآمينه نشان دهنده يك 
Figure 3. Ramachandran map of the third structures was predicted for LHR1 and LHR2. The red and green 

dots represent an acceptable and unacceptable amino acid with an angle of phi and psi, respectively on each 

diagram 
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نمررودار راماچانرردران بررود  روش دوم اسررتفاده از 

شود نقاط قرمرز غيرمجراز    (. چنان ه ديده مي3)شكل 

اسيدآمينه با زاويه في و ساي غيرمجراز   دهنده نشانكه 

انرد و ايرن بردان     است در هر دو نمودار بسريار انردك  

معني است كه هر دو مدل از كيفيت با ي سراختاري  

 باشند. برخوردارند و بسيار شبيه به هم مي

شيميائي مربوط -هاي فيزيكي شاخص 1ل در جدو

 آورده شررده اسررت. موردمطالعررههرراي  ندشرركليچبرره 

 شردن  ترر  بازيمنجر به   يزينبا  گلوتامينجايگزيني 

در مقايسه برا چندشركلي    (LHR2) 2 چندشكلي نوع

كه با توجه بره ماهيرت برازي     گرديد( LHR1) 1 نوع

 رسررد. طبيعري بره نظررر مري    كرراملاً يرزين  اسريدآمينه  

بسيار جزئي  كاهشاسيدآمينه م نين جايگزيني اين ه

 را به همراه داشت. LHR2قطبيت 
 

 LHR2و  LHR1شيميائي مربوط به -هاي فيزيکي شاخص -1جدول 

Table 1. Physico-chemical indices related to LHR1 and LHR2 
 پروتئين

(Protein) 

 وزن مولكولي )دالتون(
(Molecular 

weight/dalton) 

 ه ايزوالكتريکنقط

)Isoelectric point( 

 تعداد آمينواسيدهاي منفي و مثبت
(Number of negative and 

positive amino acids) 

GRAVY 

LHR1 23416.85 5.75 40 -0.098 

LHR2 23416.89 5.98 41 -0.01 

 

برا اسرتفاده از تكنيرک     LHRبه  LH الگوي اتصال

 انجرررام HADDOCKسررررور در بسرررتر داكينرررگ و 

مطالعه  بر اساسگير در برهمكنش نواحي در .پذيرفت

و  گرزسررريکو  (24) (2012و همكررراران ) جيانررگ 

نشان  4 كه در شكلشد تعيين  (21)( 2015همكاران )

 .است شده داده

 
 ، نواحي آبي رنگ ]24[و همکاران  Jiang مطالعه  بر اساس LHRبا  LHنواحي درگير در ميانکنش  -5شکل 

 باشند در برهمکنش مي نواحي درگير دهنده نشاندر هر دو ساختار 
Figure 5. Areas involved in the interaction of LH with LHR, according to the Jiang et al. [24]  

study, the blue areas in both structures represent the areas that are involved in the interaction 
 

ها و انتخاب بهترين آنها  ارزيابي كيفيت برهمكنش

، حرداقل ميرزان انررژي    LHموقعيت مناسب  براساس

و  Z-Scoreميرررزان  ،LHبرررراي اتصرررال   ازيرررموردن

HADDOCK-score  يترهرررررررا  ردهاز برررررررين 

كه ميزان اين پارامترها برراي   انجام شد شده يساز هيشب

بره صرورت    LH-LHR1داكينگ از كمرپلكس  بهترين 

 :استزير 
Z-score= -1.7  
HADDOCK-score= -50.1+/- 10 
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   باشد: صورت زير مي به LH-LHR2و براي كمپلكس 
Z-score= -2.4  
HADDOCK-score= -74.5 +/- 11.4 

نتايج داكينگ تفاوتي در الگروي اتصرال و   پايه  بر

مرورد   يدو چندشركل برين   LHRبه  LHتمايل اتصال 

درگير در بررهمكنش   شده ينيب شيپدر نواحي ارزيابي 

ژسررت فضررائي   LHو  (5 )شرركل وجررود نداشررت 

در هر دو  LHRش با نو يكساني جهت ميانك قبول قابل

بررراي  LHانرررژي اتصررالي   چندشرركلي نشرران داد. 

 ترتيرررب  بررره   LH-LHR2و  LH-LHR1كمرررپلكس  

  .آمد به دست -242.6و  -172.58
 

 
 

 كردن كمپلکس آنها با يکديگر alignmentو  LHR1، LHR2هاي  با چندشکلي LHداكينگ نتايج  -5شکل 
Figure 5. Docking results of LH with LHR1, LHR2 polymorphisms, and alignment of their  

complexes with each other 
 

آيرد جرايگزيني    طور به نظرر مري   در نگاه اول اين

اسيدآمينه تفاوت در تمايرل بررهمكنش را بره همرراه     

 سررو کيررداشررته اسررت. بررا توجرره برره اينكرره از     

تنها در يک اسيدآمينه  LHR2و  LHR1هاي  چندشكلي
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( اخرتلاف دارنرد و از سرروي   210)اسريدآمينه شرماره   

ر تفررراوت چشرررمگيري برررين خصوصررريات  ديگررر

ا وجود ندارد، اين اخرتلاف انررژي   هنفيزيكوشيميائي آ

توان به جايگزيني اسيدآمينه ارتبراط داد   اتصالي را نمي

و احتما  اين اخرتلاف مررتبط برا تفراوت جزئري در      

بينري   پريش . باشرد  مي LHRنسبت به  LHگيري  جهت

گيررري و اعمررال آن در فرآينررد داكينررگ بررراي  جهررت

هراي   هاي كوچک بسيار برا دقرت از مولكرول    مولكول

باشد لذا در ارزيابي و تفسير  ها مي بزرگ نظير پروتئين

گيري مناسرب   نتايج داكينگ معيار اصلي و اوليه جهت

باشرد و در   و قابل قبول ليگاند در مقابرل گيرنرده مري   

مراحل بعدي ميزان انرژي اتصال مرورد بررسري قررار    

( كره برا   2017مني و همكاران )گيرد. در مطالعه ها مي

هراي گيرنرده هورمرون     هدف بررسي تاثير چندشكلي

هرا بره   محرك فوليكولي گراوي برر مقردار تمايرل آن    

هورمرررون محررررك فوليكرررولي صرررورت گرفرررت   

اي صرورت گرفتره الگرو و     هراي اسريدآمينه   جايگزيني

تمايل اتصال هورمون محرك فوليكولي به آن را تحت 

خرواني   كه با نتايج مطالعه مرا هرم   (29)تاثير قرار داد 

توان به نروع پرروتئين    ندارد. عدم اين همخواني را مي

هراي جرايگزين    مورد بررسي و نوع و مكان اسيدآمينه

بيشرتر جزئيرات   جهرت بررسري    شده مرتبط دانسرت. 

 (.6 )شركل  شدبررسي  +LigPlot برهمكنش خروجي

هراي   در كمرپلكس هيردروژني   هراي  تعداد بررهمكنش 

LH-LHR1  وLH-LHR2 بدسرت   14و  13ترتيرب   به

درگيرر در پيونرد   هراي   اسريدآمينه . شرماره و نروع   آمد

هيدروژني به تفكيرک هرر كمرپلكس در شركل آورده     

برخري  شرود   همرانطور كره مشراهده مري    شده اسرت.  

 در ناحيره بررهمكنش هرر دو كمرپلكس    هرا   اسيدآمينه

LH-LHR1  وLH-LHR2  .تشرابه عدم مشترك هستند 

 كنشدرگيررر در ناحيرره برررهمهرراي  اسرريدآمينهسرراير 

 LH گيرري  بره تفراوت جهرت    تروان  ميرا  ها كمپلكس

 ها نسبت داد. از چندشكلي هركدامنسبت به 

 
 

 LHR2و  LHR1هاي  هاي درگير در پيوند هيدروژني كمپلکس اسيدآمينه  -2جدول 
Table 2. Amino acids involved in hydrogen bonding of LHR1 and LHR2 complexes 

 برهمكنش

(interaction) 

  پيوند هيدروژني

(hydrogen bond) 

LH-LHR1 
Arg178:Pro100, Arg178:Ser124, Thr181:Glu125,Thr181:Arg101, Asn48:Ser78, 

Asn161:Thr34, Ser165:Lys54, Ser165:Arg30, Ser165:Glu56, Ser150:Glu56, Val163: Arg30 

LH-LHR2 
Asp145:Thr155, Arg178:Ser124, Arg178:Pro124, Arg178:Glu125,Thr181:Glu125, 

Asn48:Glu79, Asn48:Lys103,Gln46:Arg101, Ser180:Arg101, Ser150:Glu56, 
Tyr143:Asn127,Gln173:Asn127 

 

 
 

LigPlotنتايج آناليز  -6شکل 
 LHR2و  LHR1هاي  با چندشکلي LHاز جزئيات برهمکنش  +

Figure 6. Results of LigPlot
+
 analysis of the details of LH interaction with LHR1 and LHR2 polymorphisms 
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جهرش   كلي نترايج ايرن مطالعره نشران داد    طرور  به

 ريتررأث LHRگيرنررده اسرريدآمينه صررورت گرفترره در  

داري بر ساختار سوم، خواص فيزيكيوشيميائي و  معني

 .ندارد LHتمايل برهمكنش آن با ليگاند 
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