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  :خلاصه

 پروتئين هايكنش براي فهم حزئيات بر همميناد-ميناكنش دطلاعات برهما. ها هستندهاي عملكردي پروتئينها اساس واحدميناد :سابقه و هدف
هاي هاي حياتي در دهههاي موليبدوپترين در محدوده وسيعي از سيستمآنزيم. ، عملكرد سلول و فرآيندهاي بيولوژيكي مطلوب استپروتئين -

پپتيدهاي هاي تاخوردگي پليكننده مشترك دورنماي ساختاري، بلكه آشكار كننده توپولوژيسهيمتها نه تنها آنزيماين . اندمختلف شناسايي شده
  .باشندفاوت ميمت

هاي ساختاري متمركز ميناد . شده استمشخصها مشمول كوفاكتور موليبدنيم خانواده از آنزيم 6 ،هاي مترادفبر اساس توالي :هاروشمواد و 
. باشدلكرد ميانعكاسي از عمعنوان هاي فيلوژني به درختچهجد كه ناشي از نتاينكنشاخص روشني را براي ارتباطات ساختاري فراهم مي ،شده
گويي را با استفاده از هاي پيشتوانايي روش. شودركوف حاصل ميهاي مخفي ماهاي توالي پروتئين يا مدللب اين فرآيند از مقايسه پروفايلاغ

  .دهيمهاي هدف نشان ميعنوان تداخلكنش بههاي برهممحل
 .تي زياد با استفاده از اطلاعات توالي است و درسبا صحتمين اكنش دهمربهاي محلگويي امكان پيش :نتايج
مين اتصال موليبدوپترين و درك بيشتري از ا براي تعيين د را مدلها و آناليزهاي ارائه شده، پيشرفت شاخصي از توانايياين الگوريتم :گيرينتيجه

  .كندفراهم ميها  عمل پروتئين–ساختمان ارتباط بين تكامل توالي متمركز شده و خواص 
   هاي مخفي ماركوفمين، موليبدوپترين، مدلا د-ميناكنش دبرهم :كليدياژگانو
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Abstract: 
 
Background:  Domains are the basic functional units of proteins. Information on domain- 
domain interaction is favorable for more detailed understanding of protein-protein interactions, 
cellular function and biological processes. Molybdopterin containing enzymes are present in a 
wide range of living systems and have been known for several decades. The enzymes share 
common structural features, but reveal different polypeptide folding topologies. 
Materials and Methods: On the basis of sequence alignments, six families of molybdenum-
cofactor-containing enzymes were identified. These conserved structural domains provide clear 
indications for structural relationships that emerge from these trees and result in groupings that 
also reflect related functions. Most commonly, this process occurs through comparison of 
protein sequence profiles or hidden markov models (HMMs). The applicability of these 
prediction methods by using predicted interaction sites as target binding interfaces were 
demonstrated.  
Results: The results suggest that it is possible to predict domain interaction sites with quite a 
high accuracy using only sequence information. 
Conclusion: The algorithms and analysis presented here significantly improve the ability to 
identify molybdopterin-binding domain and further advance of the relationship between 
evolutionary sequence conservation and structure-function attributes of proteins. 
 
Keywords: Domain-domain interaction, Molybdopterin, Hidden markov models             
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