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 ده يچك
را  يرينقش چشمم   نيمهم و نو يا نهيبه عنوان زم راًياخ يمحاسبات يمونولوژيا اي کيمونوانفورماتياسابقه و هدف: 

و  يمي زا يآلمرژ  قما  يتحق د،يجد يها واکسن يطراح ،يمنيا ستميکرد س عمل ييش ويو پ يساز مدل ز،يدر علوم آنال

 يهما  علت تعامل آن با پروژه هبلکه ب هشد يعلم قا يتحق عيعلم نه تنها سبب تسر نيداشته است. ا يياکتشافا  دارو

 کيم مونوانفورماتياست. در واقع ا دهيگرد يشناس يمنيدر ارتباط با ا ياديز اريبه اطلاعا  بس يابي ژنوم منجر به دست

به  يعيشاخه از علم به طور وس نيا يها تيباشد. موفق يم يمحاسبات يها افتيو ره يتجرب شا يآزما انيم يهمانند پل

سمبب    مر يد يباشد و در کنمار آن، از ن ماه   يم کياستراتژ تيواجد اهم ،يجهان يآن با سلامت ميمستق طسبب ارتبا

 يو اختصاصم  يمختلم  عمموم   يهما   ماه يمقالمه، پا  نيم شود. ا يم يعلم قا يتحق نديها در فرآ نهيکاهش زمان و هز

 زيکند و ن يها را مرور م واکسن کيوانفورماتيب يو مبان Tو  Bسلول  يها توپ ياپ ييش ويپ يها افتيره ،يشناس يمنيا

محققمان   تيو همدا  تر شيچه ب هر ييمقاله آشنا نيا ي. در واقع هدف اصلشمارد يرا بر م کيمونوانفورماتيا يکاربردها

 .باشد يم قاتشانيدر تحق يمونولوژيا شرفتهيپ يو ابزارها ها  اهيکاربرد پا يبه سمت و سو يرانيا
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و  يمنوويا پاسووخکوورد  در مووورد سوواختار و عموول يمختصوور

 .ها صحبت شود توپ ياپ

تنهوا   B وT ي هوا  تيهوا: لنفوسو   تووپ  يو اپ يمنيا ستميس

 يهوا  و افتراق شاخص ييشناسا ييهستند که توانا ييها سلول

مسئول  نيدارند و بنابرا يمختلف را به طور اختصاص يژن يآنت

و خواطره   يژگيو يعني ياکتساب يمنيپاسخ ا ياصل دو مشخصه

بوه علوت داشوتن     هوا  تيلنفوسو  اتيخصوصو  نيو ا .باشوند  يم

 T در سولول  يدر سوح  ششواس سولول    ياختصاص يها رندهيگ

(TCR) و در سلول B (BCR) يي. توانوا [1،2] باشود  يها م ن آ 

، TCR ايو BCR  ژن بوا  يآنتو  کي ياختصاص ونديشناخت و پ

باشود کوه آن را    يژن م ياز آنت يمحدود يها مربوط به قسمت

نامنود.   يمو  (Epitope) تووپ  ياپو  ايو  کيو ژن يآنت يها شاخص

انود و بسوته بوه     ژن واقع شوده  يآنت ختلفها در نقاط م توپ ياپ

کوه   ييهوا  شوند. شاخص يم يگذار ها در مولکول، نام محل آن

 ييفضوا  يهوا  ژن قرار دارند، شواخص  يمولکول آنت يايدر زوا

 لهيبووه وسوو ييفضووا يهووا . شوواخص[3،4] شوووند يموو دهيوونام

شووند.   يمو  ييشناسوا  هوا  يبواد  يو آنت B تيلنفوس يها سلول

 دهاياسو  نوياز آم يمجزائ يها مانده يکه شامل باق ييها شاخص

بوده و در سح  صاف مولکول هستند،  نيتئوپر يدر درون توال

بوه   يخحو  يهوا  تووپ  يشوند. اپ يم دهينام يخح يها توپ ياپ

  وI  کوسس T (MHC)  وB  تيسلول لنفوسو  يدو هر لهيوس

IIيفيرد يها شاخص هيرو عل ني. از ا[3،4] شوند يم ييشناسا 

 اديو ازد ايو  يسولول  يمنيواکنش ا تر شيمولکول، ب کيو نهفته 

 ييفضوا  يهوا  . شواخص رديو گ يصورت مو  يريتاخ تيحساس

 کيو  يهوا  توپ ياپ رينسبت به سا يتر شيب ييزا يمنيقدرت ا

 شووند  يمو  زين يتر شيب يباد يآنت ديسبب تول و ژن داشته يآنت

(Immunodominant) يمنو يواکونش ا  قوت ي. در حقباشوند  يم 

 يمنوويواکوونش ا يرجمووع جبوو نووديژن برآ يآنتوو کيوو هيووعل

 ژن اسوت  يآن آنتو  يهوا  تووپ  ياپو  هيمختلف عل يها تيلنفوس

[3،4.] 

 يطراحو  يبرا يعيوس ليها پتانس توپ ياپ ييشگويپ امکان

و  صي، تشوخ يهوا  يماريب ريها نظ يمارياز ب يريشگيواکسن، پ

و [ 7] ييايو ، باکتر[6] ي، انگلو [5] يروسيو يها پاتوژن درمان

کنود.   يمو  سور يرا م[ 8،9] زا هوا  يآلورژ  يهوا  نيپروتئ نيچن هم

ات يو بور تجرب  يمتکو  ها در گذشوته انحصوارا    واکسن شرفتيپ

بالا،  نهيها هز آن بيبوده است که معا يميوشيو ب يشناس يمنيا

فوورآورده و احتمووال  نيپووائ تهيسوويمونوژنيبوور بووودن، ا زمووان

 [.10] باشد يبه حالت پاتوژن حاد م يريپذ برگشت

 يهووا افتووهي يي: بووا شووکوفا کيوومونوانفورماتيا مفهوووم

که بوه سوبب اسوتفاده از فنوون      يدر مقالات علم يمونولوژيا

از  يعيبوود، مقودار وسو    دهيو زمان حاصول گرد  يدر ط يتجرب

دست آمود. در   هب يکيولوژيدميو اپ ينيبال ،يکرد اطسعات عمل

و  رهيو جهت ذخ يمحاسبات ديجد يها افتيتوسعه ره انيم نيا

لوذا    د،يرسو  يبوه نظور مو    يضورور  ياطسعات امر نيز ايآنال

 يهوا  تيو به سومت اسوتفاده از قابل   يافزون محققان به طور روز

 يهوا  از حووزه  يدر برخو  يکيوانفورماتيب يافزارها منابع و نرم

 ييو کوارا  تيو فيک شيافوزا  ،يآگهو  افتنيجهت  ،يشناس يمنيا

 [.11] اند آورده يخود رو قاتيتحق

بوه   ازيو ن کيژنت يآنت يها شاخص قيدق ييمنظور شناسا به

و شوناخت   سوم يموورد نظور از ارگان   نيآوردن پوروتئ دست  هب

 يبور رو  شيدست آمده از آن و آزما هب يديقحعات پپت مناسب

 نيچنو  نيو باشود. ا  يم ييزا يمنيا تيفعال ييها جهت شناسا آن

توسش و   نيبوده، بنابرا نهيهز فرسا، زمانبر و پر طاقت يمحالعات

 ريو نظ تور  عيسور  يهوا  بوه سومت توسوعه روش    نيتوجه محقق

 يموورد بررسو   نيپوروتئ  دياس نويآم يبر توال يمبتن ،ييشگويپ

 .باشد يم

 يمونولوووژيا ايوو کيوومونوانفورماتيا ريوواخ يهووا در سووال 

جهوت   يقدرتمند افتيبه عنوان ره يعيبه طور وس يمحاسبات

در دو  يمنو يا سوتم يکورد س  عمل ييشگويو پ يساز مدل ز،يآنال

. [12] مورد توجه قرار گرفتوه اسوت   يماريو ب يحالت سسمت

بور   يمبتن نينو يها توسعه واکسن ليسبب تسه که نيا خصوصا 

 نيچنو  نيو . ا[5،8] شده اسوت  کيو پرتئوم کيژنوم يها دهدا

 ييهوا  يموار يب هيو که بور عل  ييها به خصوص آن ،ييها واکسن

 ياديو که سبب ابتس و مرگ گروه ز يها يماري)ب هستند يعفون

از نظور   کياسوتراتژ  تيو شووند  حوائز اهم   يدر تمام جهان مو 

 [.13] باشند يم يجهان يسسمت
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بووه  يدسترسوو ،يدر دسووت داشووتن اطسعووات کوواف  بووا

شوده و   يبند طبقه يها تميالگور ،ييشناسا ديجد يها يآور فن

بوالا را در   يتيسو يژن يکه منواطق بوا آنتو    يا محاسبه يابزارها

 ييبوا احتموال بوالا   تووان   يم با يکنند تقر يم ينيب شيپ نيپروتئ

. [14،15] کورد  ييشناسوا  نيرا در پوروتئ  کيو مونوژنيا ينواح

امکان را بوه   نياT  وB  سلول يها توپ ياپ ليپتانس يابي نقشه

 يدهود کوه ژنووم پواتوژن را جهوت بررسو       يشوناس مو   يمنيا

قورار دهود و از    زيآنوال  شوو يموورد پا  کيژن يآنت يها نيپروتئ

 ونيناسو يروش بوه واکس  نيو کاهود کوه ا   يها و زموان مو   نهيهز

ن يا .[16] باشد يمعروف م(Reverse Vaccinology)  معکوس

به کشت پواتوژن و سوپس اسوتخراج     ازيچون ن يروش طراح

کند،  يمرسوم محدود م يها را با روش کيژن يآنت يها نيپروتئ

 .باشد يم تيبا اهم

 

 (Databases) ها داده يها گاهيپا
دانوش بشور از    اموروز . کي  مونوميداده ا يها گاهي( پاالف

بوه طوور    Tو  B يهوا  سلول يها توپ يبه اپ يمنيا يها پاسخ

داده مربووط بوه    يهوا  گواه ياسوت. پا  شيدر حال افزا يشگرف

 يهوا  تميو الگور کيوانفورماتيب يها، ابزارها توپ ياطسعات اپ

 يهوا  تووپ  ياپو  يکننوده، بوه درس سواختار و تووال     ييشگويپ

 ها گاهيپا نيا نيچن . هم[17] کنند يم يانيکمک شا دهاينواسيآم

مورد نظر از  کيمونولوژيبه اطسعات ا قيو دق عيسر يدسترس

حسواب شوده اطسعوات     يبنود  ها، امکان طبقه از داده يانبوه

 سوه يکاربر و امکوان مقا  يمتنوع برا يهاها، امکان جستجو آن

 يهوا  داده گواه ياز پا يکنند. فهرست برخ يم ايها را مه بهتر داده

ذکور   1مختلف در جودول   يها در حوزه يشناس يمنيا يعموم

 .شده است

 يهوا  داده گواه يپا يها رشد مجموعه انيم يا تعامل سازنده

، GenBank/GenPept ريووونظ يمونولووووژيمووورتبا بوووا ا 

EMBL/TrEMBL ،DDBJ/DAD ،PIR ،SWISS-PROT ،

PDB ،PROSITE گواه يپا انيم نيوجود دارد که در ا رهيو ش 

و DNA  يتوووال يسوويشوورن نو يبووالا تيووفيکIMGT  داده

 يمحاسبات يابزارها نيا باشد. يمMHC  و Ig ،TCR ينيپروتئ

پواتوژن   يجيو تکامل تودر  يمنيا يها موجب درس بهتر پاسخ

 .شوند يم يمنيتحت فشار ا

 يب را  يب اد  يآنت يها و ساختارها توپ يداده اپ گاهيپا (ب

هستند  کيژن يآنت يها شاخص Bسلول  يها توپ ياپ. B سلول

واکونش   Bسولول   رنوده يبوده و با پذ يها که در سح  پاتوژن

 يحامل اطسعات يبه طور ضمن Bسلول  يها توپ يدهند. اپ يم

% از 90هوا هسوتند. حودود     هوا و روش اتصوال آن   ژن ياز آنت

هستند. در جودول   ييفضا يها توپ ي، اپBسلول  يها توپ ياپ

هوا بوه    کرد آن از عمل يو شرح Bسلول  يها گاهيپا تفهرس 2

 .طور خسصه ذکر شده است

سولول   يکرد عمل پاسخ. T توپ سلول يداده اپ گاهيپا ج(

T شونده به  متصل ديپپت ازمندينMHC مناسوب   کونش  انيو و م

 T (TCR)سولول   رنوده يپذ کيبا  MHC ديپپت - گانديل انيم

سولول   يها توپ ياپ يها داده گاهينام پا 3باشد. در جدول  يم

T  ساختارو MHC از  يمختصور  يو شورح  يراه نشوان  به هم

در  MHCي . مجموعه ژنو [18] شده است ديق گاهيکرد پا عمل

، در گوواو RLA، در خرگوووش HLA، در انسووان H-2موووش 

BOLA در گوسفند ،Ovar [20] شوند يم دهينام. 

شناسووان از  يمنوويا. B س  لول يه  ا ت  وپ ياپ   ييش  گويپ

ژنووم   يتووال  يريکه در بوه کوارگ   کيوانفورماتيب يها تيموفق

 يهوا  تميانسان حاصل شده، الهام گرفتنود و بوه سومت الگوور    

ها رهنموون   توپ ياپ ييشگويبه منظور حل مشکست پ يمشابه

 Bسولول   وسوته يپ يهوا  پتوو  ياپ ييشگويپ  .4شدند )جدول 

 کوه اساسوا    اسوت  Tتوپ سلول  ياپ ييشگويمشابه به پ اريبس

 ريوونظ دها،ينواسوويآم يهووا يژگوويو و اتيبوور خصوصوو يمبتنوو

در  يسوحح  ينوواح  ،يکي ، بار الکتري)آبدوست يتيسيليدروفيه

 يها توپ ياپ ييشگوياست اما پ رهيو ش هيمعرض، ساختار ثانو

کمپلکس  3Dبه شناخت از ساختار  ازين ييو فضا وستهيپ ريش

Ag-Ab در موورد   ييشگويپ اتيدارد. تجرب زيمسائل ن ريو سا

 ياست و برا يخح يها توپ ياپ يبر مبنا عموما  B يها سلول

 يتوال يکننده بر مبنا ييشگويپ يهم ابزارها يخح يها توپ ياپ

 يسوواختار، امووا ابزارهووا   يوجووود دارد و هووم بوور مبنووا   

محدود  Bسلول  وستهيپ ريش يها توپ ياپ يکننده برا ييشگويپ

 .[14،21] باشند يم
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 .]15، 14، 2[تلففهرست برخي از پايگاه داده هاي عمومي ايمني شناسي در حوزه هاي مخ .1جدول

 شرن مختصري از عملکرد پايگاه  URLنشاني ) پايگاه داده

IMGT® 

 
http://www.imgt.org 

و  MHC، ابرخانواده IGرخانواده ب، اIG ،TR ،MHCمنبع علمي يکپارچه اي است که مختص 
پايگاه  6شامل  IMGTپروتئين هاي مرتبا با سيستم ايمني انسان و گونه هاي مهرداران است.

صفحه از منابع وب  10000و بيش از  3Dناليز ساختار آو  ها ، ژنها تواليبراي  اينترنتيداده 
 *WHO/IUIS، توسا IMGT-ONTOLOGYمبتني بر مي باشد. استاندارد سازي اطسعات

 تائيد شده است.

IEDB 
(ImmuneEpitope 

Database and 
Analysis 
Resource 
Database) 

http://www.immuneepitope.org 

و آنتي بادي انساني، پريمات  Tاز منابع اصلي براي اطسعات مرتبا با اپي توپ هاي سلول 
زارهاي بهاي شير انساني، جوندگان و گونه هاي ديگرمي باشد. همچنين در اين پايگاه ا

، ابزارهاي آناليز اپي توپ، و نيز پيشگويي نحوه پردازش Bو  Tيي اپي توپ سلول پيشگو
 پپتيدي در دسترس است.

AntiJen http://www.jenner.ac.uk/antijen 

، کمپلکس MHCورودي از اطسعات اتصال ليگاندهاي  24000حاوي بيش از  ،اين پايگاه داده
و واکنش  B،  اپي توپ هاي سلول T ،TAP، اپي توپ هاي سلول TR-peptide-MHCهاي 
پروتئيناست. همچنين حاوي کتابخته پپتيدي، رونوشتي از داده هاي اعداد و -پروتئين ايمنيهاي 

 ضريب انتشار مي باشد.

Los Alamos 
HIV databases http://www.hiv.lanl.gov 

سايتوتوکسيک  Tاپي توپ سلول  1000، نزديک به HIVاين پايگاه داده حاوي توالي هاي 
ناحيه  HIV-1،1448ياريگر مربوط به  Tاپي توپ سلول  1023، حدود HIV-1متعلق به 

اتصال آنتي بادي، جهش هاي مرتبا با مقاومت داروئي و آزمايش واکسن مي باشد. اين تارنما 
 .جهت آناليز اين اطسعات را فراهم مي سازد ،همچنين امکان دسترسي به تعداد زيادي از ابزارها

IPD http://www.ebi.ac.uk/ipd 

از IPDسيستم ايمني است.  ورفمهاي پليشامل يک دسته پايگاه داده اختصاصي مرتبا با ژن
-سلول IGهاي پذيرنده هاي شبه براي توالي ،IPD-KIRاست: پايگاه داده تشکيل شده چهار

-IPD؛حيواناتهاي مختلف از گونه IPD-MHCهاي براي توالي ،IPD-MHC؛هاي کشنده

HPA، و  ؛شوندها بيان ميهايي که تنها بر سح  پسکتبراي آلوآنتي ژنIPD-ESTAB،  براي
هاي سرطاني اروپا، و يک بانک سلول شناسايي دسترسي به پايگاه قابلجستجوي رده سلول

 هاي سلولي مسنوما.ايمني شناسي رده

MMDB 
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/St

ructure/MMDB/mmdb.shtml 
 باشد.ها ميTCRو  HLAها، داراي فهرستي از ساختارهاي کريستالي آنتي بادي

* WHO: The World Health Organization, IUIS: The International Union of Immunological Societies 

 

 Tسولول   يهوا  تووپ  ياپ. T سلول يها توپ ياپ ييشگويپ

عناصور   ييبوه واسوحه شناسوا    ميمسوتق  ريو به طوور ش  معمولا 

از  شووند.  يمو  ييشوگو يپ IIو  Iکسس  MHCشونده به  متصل

 يبخشو  MHCشوونده بوه    متصول  يدهايو پپت ييرو شناسوا  نيا

 يهوا  تووپ  يکننده اپ ييشگويپ يها تميرا در تمام الگور ياساس

تووپ   ياپو  ييشوگو يدهد. در کول پ  يم ليرا تشک T يها سلول

 ييبووده و ابزارهوا   Bتور از سولول    ساده اريبس Tسلول  يبرا

 دارنود  يتور  شيقودمت بو   زيآن ن يها توپ يکننده اپ ييشگويپ

بووا  IIو  Iکووسس  MHC يبوورا ييشووگويروش پ .[10،19]

 MHC ياتصوال  اريسوبب کوه شو    نيمتفاوت است بد گريد کي

 IIکوسس   MHC ياتصال اريش که يبسته است، در حال I کسس

با طوول   يهاديامر سازگار با پپت نياست که ا ازهر دو سو باز 

 جينتوا  نيچنو  هوم  باشد. ي  مدينواسيآم25تا  13 متنوع )عموما 

بوا دقوت و    IIکوسس   MHCشونده به  عناصر متصل ييشگويپ

 شوود.  يانجوام مو   Iکوسس   MHCاز  يتور  کوم  اريصحت بسو 

دقت و  يدارا IIو  Iکسس  MHCکننده  ييشگويپ يافزارها نرم

عناصور   ي% بورا 70-90نيبو  نيتحسو  لقاب ييشگويپ يدرست

شونده با دامنه  متصل ريعناصر ش ي% برا40-80شونده و  متصل

 باشند يثابت م يديو طول پپت MHC ياز پوشش آلل يمحدود

ها  موجود و روش مورد استفاده در آن يابزارها خسصه .[19]

 .[18] آورده شده است 5جدول  در
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 .]19، 18، 10، 2[مختلفBپايگاه داده اپي توپ ها و ساختارهاي آنتي بادي براي سلول : 2-جدول

 پايگاه داده آدرس وبگاه شرحي از عملکرد

شده  فضايي را نگهداري مي  وصيفپايگاه اطسعات به خوبي تاين 

 .کند
http://immunet.cn/ced/ 

CED Conformational 

Epitope Database( 

 http://www.imtech.res.in/raghava/bcipep Bcipep با ايمونوژنسيته هاي متغيير Bپايگاه داده هاي اپي توپ هاي سلول 

آنتي ژن در ساختار کمپلکس  150اين پايگاه اطسعاتي را از حدود 

 آنتي بادي ذخيره کرده است.-آنتي ژن

http://cubic.bioc.columbia.edu/services/epito

me/ Epitome 

 http://www.bioinf.org.uk/abs/seqtest.html ABcheck توالي آنتي بادي جهت شناسايي خحاهاي توالي يابي *همرديفي

http://www.ibt.unam.mx/vir/structure/structu راهنماي ساختارهاي آنتي بادي و هرديفي توالي ها

res.html 
ABG 

داده هاي کمي اتصال براي پروتئين ها، که شامل اپي توپ هاي 

 م مي شود.هBسلول 
http://www.jenner.ac.uk/antijen/ AntiJen 

 B http://epitope2.immuneepitope.org/home.do IEDBو  Tپايگاهي براي اپي توپ هاي سلول 

http://www.immuneepitope.org/tools/bcell/ie ابزاري مبتني بر شناسايي اپي توپ هاي پيوسته

db_input 
IEDB Ab Epitope 

 http://imgt.cines.fr/cgi-bin/IMGTlect.jv IMGT/IG ساختارهاي ايمونوگلوبولين و توالي هاي شرن نويسي شده

، 2و  1کسس  MHCمجموعه اي از مقايس هاي کمي اتصال براي 

که شرن نويسي  Tفهرستي  از اپي توپ شالب و تحت شالب سلول 

، اپي TAPشده اند، يک سري از از داده هاي کيفي اتصال پپتيد به 

 peptide–MHC–TRو شکل گيري کمپلکس  Bتوپ هاي سلول 

http://www.jenner.ac.uk/JenPep/ JenPep2.0 

.http://bmbpcu36.leeds.ac.uk/ppi_pred/index پروتئين-پيشگويي هم کنشگري پروتئين

html 
PPI-PRED 

 http://www.bioinf.org.uk/abs/sacs SACS ها خسصه اي از ساختارهاي آنتي بادي

اسنادي از آنتي ژن هايي که محرس ترش  آنتي بادي در حاوي 

 بيماران سرطاني مي باشند.
http://ludwig-

sun5.unil.ch/CancerImmunomeDB/ 
CID 

 http://nrc.bu.edu/cluster/ Rigid ClusPro پروتئين-پروتئين *داکينگ

شناسايي نواحي عملکردي در پروتئين هايي با ساختارهاي شناخته 

 شده
http://consurf.tau.ac.il ConSurf 

ژرم  Jو  V ،Dبا نزديکترين ژنهاي  V همرديفي ژن نوآرائي شده

 لاين
http://vbase.mrc-cpe.cam.ac.uk DNAPLOT 

و جستجوي هاي تشابه  )مولکول هاي کوچک  فهرستي از هاپتن ها

 ساختاري
http://www.imtech.res.in/raghava/haptendb/ HaptenDB 

نقشه هاي اپي توپ و حاوي ، Bبراي سلول  HIVاپي توپ هاي 

 است. هاي خحي پروتئوم و نقل قول هاي مقالات
http://www.hiv.lanl.gov/immunology HIVImmunology 

 

 .]15، 14[به برخي از اين پايگاههاي در متن اشاره شده است. MHCو ساختارTپايگاه هاي داده مرتبا با اپي توپ ها سلول  : 3-ولجد

 شرن مختصري از پايگاه نشاني

http://www.allelefrequencies.net  فراواني هايHLA و پلي مرفيسم هاي آن 

http://www.jenner.ac.uk/antijen  داده هاي کمي اتصال برايMHC ،TCR  وTAP binder 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gv/mhc/main.cgi?cmd=init  داده هاي ژنتيکي و باليني مرتبا باHLA 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/projects/mhc HLA n/a  پايگاه داده مردم شناسي فراواني هايHLA 
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http://immunax.dfci.harvard.edu/epimhc/  پايگاه داده اتصال پپتيدها و اپي توپ هاي سلولT 

http://sdmc.krdl.org.sg:8080/fimm  حاوي اطسعاتي ازHLA است.، آنتي ژن ها و پپتيدها 

http://hcv.lanl.gov/immuno/  اپي توپ هاي سلولT CD8  وCD4  هپاتيتCنقشه اپي توپي پرتئوم ، 

http://www.hiv.lanl.gov/ ايمني شناسي اپي توپ هاي سلولT  و نواحي اتصالي آنتي بادي درHIV 

http://hlaligand.ouhsc.edu/prediction.htm  ليگاندها و موتيف هايHLA 

http://epitope2.immuneepitope.org/home.do سلول  هاي ي توپپايگاه داده اپT 

http://www.ebi.ac.uk/imgt/hla/allele.htm 

بوسيله کميته نامگذاري  HLAتوالي هاي همرديف شده و شرن نويسي شده براي 

  WHOسازمان بهداشت جهاني)

http://imgt.cines.fr/textes/IMGTrepertoire   توالي هاي پذيرنده هاي سلولT که همرديف و شرن نويسي شده اند 

http://www.sanger.ac.uk/HGP/Chr6/MHC  هاپلوتايپMHC هاي مرتبا با بيماري ها همراه با اطسعات ژنتيکي 

http://sege.ntu.edu.sg/wester/mhcp/query.htm  تشري  و توصيف سرشت کپلکس هاي پروتئينMHC- پپتيد 

http://www.imtech.res.in/raghava/mhcbn 

و همچنين اپي توپ  TAPو  MHCشير متصل شونده به  حاوي عناصر متصل شونده و

 Tهاي سلول 

http://wehih.wehi.edu.au/mhcpep/  اپي توپ هاي عرضه شده به وسيلهMHC 

http://www.hiv.lanl.gov/content/immunology/motif_scan حاوي داده هايي از از موتيف ها 

http://surya.bic.nus.edu.sg/mpidt MHC/   کمپلکس و توصيف سرشت اتصال پپتيد وتشريTCR/MHC /peptide 

http://www.rcsb.org/pdb/home/home.do  پايگاه داده حاوي اطسعات ساختاري و ترکيب هايMHC/peptide/TCR 

http://www.syfpeithi.de 

ثبت شده و  MHCليگاند  4500يک پايگاه داده قابل جستجو است که حاوي بيش از 

به پايگاههاي  پتيدي از انسان و گونه هاي ديگر مي باشد. پيوندهاي  نيزموتيف هاي پ

در آن گنجانده شده است. به عسوه پيشگويي ليگاند براي  PubMedو  EMBLداده 

 در دسترس است. MHCتعدادي از محصولات  آللي 

http://www-bs.informatik.uni-

tuebingen.de/Software/FRED 
 پيشگويي مختلف ه کارايي روش هايسمقايبررسي پردازش  و 

 

 .]B]11 ،14 ،19-17منابع موجود جهت پيشگويي اپي توپ هاي سلول : 4 - جدول

 عملکرد شرن  URLنشاني تارنما ) پايگا داده/سرور

ABCpred http://www.imtech.res.in/raghava/abcpred/   پيشگويي اپي توپ خحي سلولB با مدل شبکه عصبي مصنوعي 

ANTIGENIC 
http://bioinfo.bgu.ac.il/cgi-

bin/emboss.pl?_action 
 Bشناسايي اپي توپ هاي سلول 

BCEPred http://www.imtech.res.in/raghava/bcepred/ 
بواسحه خصوصيات  Bخحي سلول  يپيشگويي اپي توپها

 فيزيکوشيميايي

BepiPred http://www.cbs.dtu.dk/services/BepiPred اپي توپ خحي سلول  پيشگوييB 

BEPro(PEPITO) http://pepito.proteomics.ics.uci.edu/  پيشگويي اپي توپ هاي شير پيوسته سلولB 

CED http://202.41.70.74:8080/cgi-bin/cep.pl پيشگويي اپي توپ هاي فضايي براي پروتئين ها 

CEP http://bioinfo.ernet.in/cep.htm  3پيشگويي اپي توپ خحي و فضايي با استفاده از ساختارD 

Discotope 
http://www.cbs.dtu.dk/services/DiscoTope 

Sequence 
 پيشگويي اپي توپ ها شيرپيوسته مبتني بر ساختار

EMT elro@novozymes.com 
پيشگويي اپي توپ هاي خحي و فضايي بر مبناي روش نمايش 

 فاژي

EPIMAP mumey@cs.montana.edu پيشگويي اپي توپ هاي شيرپيوسته مبتني بر نمايش فاژي 
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 .]T ]10 ،19سرورها و ابزارهاي پيشگوي کننده اپي توپ هاي سلول:  5 -جدول

 سرور/ابزار پيشگويي کننده  URLنشاني ) شرن مختصري از نحوه عملکرد

 http://www.imtech.res.in/raghava/antibp/ AntiBP پيشگويي پپتيد هاي اپي توپي باکتري ها

HLA http://epitope.liai.org:8080/tools/matrix/iedپيشگويي پپتيد متصل شونده به 

b_input?matrixClass=I,II ARB matrix 

و نيمه   Iکسس  HLAاز روش هاي مبتني بر ماتريکسجهت پيشگويي

 عمر جدائي پپتيد استفاده مي کند

http://www-

bimas.cit.nih.gov/molbio/hla_bind/ 

Predicts HLA/peptide half time of 

disassociation 
BIMAS 

  و ANNمدل شبکه عصبي ) CTLپيشگويي اپي توپ هاي سلول 
SVM 

http://www.imtech.res.in/raghava/ctlpred CTLpred 

 II http://www.epipredict.de/index.html EpiDirectکسس MHCمحدود بهTپيشگويي اپي توپ ها و ليگاندهاي سلول  

الگوريتم  هاي آن مبتني بر ماتريکس و پروفايل پاکت بوده و هر دو 

 را پيشگويي مي کند. IIو  Iکسس  HLAکسس 

http://www.epivax.com 
 

EpiMatrix® or 

EpiVaxb 

مبتني بر T جزس دسته روشهاي پيشگويي کننده اپي توپ براي سلول 

ساختار مي باشد و ابزاري است که شکل تعقير يافته اي از 

 MODELLER، الگوريتم خوشه بندي باقيمانده، برنامه Thortonروش

را به کار مي گيرد. اين ابزار اپي توپ آنتي بادي را  JMOL viewerو 

 پيشگويي و تجسم مي کند. ،در توالي و ساختار پروتئين

http://tools.immuneepitope.org/tools/ElliPro ElliPro 

مبتني بر T جزس دسته روشهاي پيشگويي کننده اپي توپ براي سلول 

ساختار مي باشد. سروري حاوي چنيدين روش پيشگويي براي 

ي ژن هاي کملکس سازگاري ، و آنت IIو  Iکسس  MHCليگاندهاي 

نسجي مينور مي باشد. همچنين اين سرور  مي تواند تائير جهش را روي 

 بررسي کند. Tاپي توپ هاي سلول 

http://www.epitoolkit.org Epitoolkit 

http://www.immuneepitope.org/analyze/ht و نواحي برش پروتئوزومي TAP، اتصال CTL پيشگويي اپي توپ هاي 

ml/mhc_processing.html 
IEDB binding 

با استفاده از روش  Iکسس  MHCپيشگويي پپتيد هاي متصل شونده به 

 SMMو  ANN ،ARBهاي 

http://tools.immuneepitope.org/analyze/ht

ml 
IEDB, MHC I 

II http://tools.immuneepitope.org/analyze/htکسس  MHCپيشگويي عناصر متصل شونده به 

ml/mhc_II_binding.html 
IEDB, MHC II 

HLA  کسسI .را با مدل برنامه نويسي خحي پيشگويي مي کند  LpPep 

MHC http://www.imtech.res.in/raghava/mhc/pagپيشگويي امتياز اتصال به 

e4.html IMTECH 

MHC http://www.imtech.res.in/raghava/mhcbencارزيابي الگوريتم هاي پيشگويي کننده اتصال پپتيد به 

h/ 
MHC bench 

جهت پيشگويي تصادفي عناصر متصل   SVMروش مبتني بر الگوريتم 

 MHC IIشونده به 

http://www.imtech.res.in/raghava/mhc2pre

d 
MHC2Pred 

مبتني بر T کننده اپي توپ براي سلول  جزس دسته روشهاي پيشگويي

طراحي شده است و از روش  Perlساختار است.  يک ابزار است که با 

QSAR  دوبعدي جهت پيشگويي استفاده مي کند و هردوMHC  کسسI 

 را پوشش مي دهد. IIو 

http://www.jenner.ac.uk/MHCPred MHCPred 

-http://www.csd.abdn.ac.uk/_gjlk/MHC پيشگويي مي کند IIکسس  MHCپتانسيل پتيد ها براي اتصال 

Thread/ 
MHC-THREAD 

 پيشگويي از طريق روش هاي مشتق از ماتريکس

انجام مي دهد. پيشگويي  Iکسس  HLAبراي پيشگويي اپي توپ 

 صورت مي گيرد. MHCآلل  47براساس ماتريکس هاي کمي 

www.imtech.res.in/raghava/mmbpred/ 
 

 
MMBPred 
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 گيريبحث و نتيجه
 کيو مونوانفورماتيعلوم ا  شورفت ينه چندان دور پ ندهيدر آ

خواهود   يعمووم  يرا در سوسمت  يريو چشمگ ندهيفزا راتيتاث

و  شورفت يپ ريمسو  يعلم در حال حاضر در ابتودا  نيداشت. ا

 کيکموانفورمات يها افتياستفاده از ره نيچن باشد. هم يم يترق

بوووه علوووم  يانيتوانووود کموووک شوووا يدارو مووو يدر طراحووو

 .[22] ديها بنما يماريدر درمان ب کيمونوانفورماتيا

ابزارهوا و   ،يشناسو  يمنيا ديمف يها گاهيپا يمقاله حاو نيا

باشود و   يمو  کيو مونوانفورماتيمهوم در علوم ا   يوب سرورها

 کيمونوانفورماتينشان دهد که چحور دانش ا يتوانسته به نحو

 نيو کاهش دهود. ا  يعلم قاتيدر تحق نهيقادر است زمان و هز

 ،يوپتو  ي)پلو  شورفته يپ يهوا  واکسون  يتوان در طراح يموارد م

 يها يباد يآنت يو طراح ،يدرمان يمني ، ايکيو موزائ کيمريکا

 .ديبنما يانيکمک شا رهيو ش يدرمان -يصيتشخ

 www.csd.abdn.ac.uk/~gjlk/MHC-Thread MHC Thread استفاده مي کند Iکسس  HLA از روش بندکشي جهت پيشگويي

http://www.hiv.lanl.gov/content/immunolo را پيدا مي کند. HLA يگاهموتيف هاي باقيمانده لنگر

gy/motif_scan 
MotifScan 

از يک الگوي بهبود يافته از مدل شبکه عصبي جهت پيشگويي اپي توپ 

استفاده مي کند. سپس در جهت   Tبراي سلول Iکسس  MHCهاي 

، برش Iکسس  MHCيکپارچه سازي پيشگويي پپتيد متصل شونده به 

 عمل مي کند. TAPانتهايي و کفايت عمل ناقل   Cپروتئوزومي در ناحيه 

http://www.cbs.dtu.dk/services/NetCTL NETCTL server1.2 

HLA  کسسI .را با مدل شبکه عصبي مصنوعي پيشگويي مي کند http://www.cbs.dtu.dk/services/NetMHC NETMHCserver 3.0 

 http://www.imtech.res.in/raghava/nhlapred/ nHLAPred مبتنب بر مدل شبکه عصبي Iکسس  HLAپيشگويي اپي توپ هاي 

 I http://margalit.huji.ac.il PREDEPکسس  HLAپيشگويي اپي توپ 

 HLAاز الگوريتم شبکه عصبي مصنوعي جهت پيشگويي هر دو کسس 

 استفاده مي کند.IIو Iکسس 
http://research.i2r.a-star.edu.sg/fimm Predict 

مبتني بر T جزس دسته روشهاي پيشگويي کننده اپي توپ براي سلول 

ر مي باشد .ابزاري گرافيکي است که براي پيشگويي مناطق اتصالي ساختا

MHC  کسسII  در توالي هاي آنتي ژنيک پروتئين است. اين ابزاراز

که از يک پايگاه داده پروفايل  HLA-DRآلل  51ماتريکس هايي براي 

 پاکت استخراج شده اند، استفاده مي کند

http://www.imtech.res.in/raghava/propred/ ProPred 

 I http://www.imtech.res.in/raghava/propred1 ProPred-1کسس  MHCپيشگويي پپتيد متصل شونده به 

II http://immunax.dfci.harvard.edu/Tools/ranو  Iکسس  MHCپيشگويي پپتيد هاي متصل شونده به 

kpep.html 
RANKPEP 

بالا براي اتصال به  )ميل ترکيبي  يي پپتيدي هاي واجد افينيتيپيشگو
HLA-A2 

http://cagt.bu.edu/page/SMM_submit SMM 

با استفاده از الگوريتم  IIو  Iکسس  HLAپيشگويي اپي توپ هاي 
SVM 

http://www-bs.informatik.uni-

tuebingen.de/SVMHC/ 
SVMHC 

استفاده مي کند و پيشگويي اپي توپ هاي  Extended-anchorاز روش 

HLA  کسسI  وII مويتيف هاي اتصالي و هرديفي اپي توپ هاي را ،

 انجام مي دهد.

http://www.syfpeithi.de SYFPEITHI 

مبتني بر T جزس دسته روشهاي پيشگويي کننده اپي توپ براي سلول 

ريکس  استفاده ساختار مي باشد که از روش پروفايل پاکت )مبتني بر مات

 را انجام مي دهد. HLAII مي کند و تنها پيشگويي

http:// www.vaccinome.com Tepitope 
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علووم   يهوا  نوه يزم هيو باشد دانشومندان کل  يبه ذکر م لازم

دانووش  ازيوودر صووورت ن سووتيبا يموو رانيوودر ا يپزشووک

 خوود بوه کوار    يقوات يتحق يهوا  را در پروژه کيمونوانفورماتيا

در  کيمونوانفورماتيو ا کيوانفورماتيب يکه ابزارها رايز رند،يگ

 قوات يجهت اسوتفاده در تحق  يحال حاضر به دقت و بلوغ نسب

 يقوواتيتحق ريچشوومگ جيحصووول بووه نتووا يانوود و بوورا دهيسوور

 .ديآ يممکن به نظر م ريش با يها تقر از آن يپوش چشم

 

 تشكر و قدردانی
بورد و   شيکه در پو  يکسان هياز کل لهيوس نيبد سندگانينو

 ينمووده انود، کموال تشوکر را مو      يمقاله همکار نينگارش ا

 .ندينما
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Immunoinformatics or computational immunology has recently emerged as an important role player in 

the field of analytic sciences, remodelling and prediction of immune function, novel vaccine designing, 

allergenicitic analysis and drug discovery. Immunoinformatics has an important role in improving the 

immunological studies and its rapid development after human Genome sequencing project, as well as other 

organisms, has led to a great opportunity of access to huge immunological relevant information. This field 

of science acts as a connection between laboratory experiments and computational sciences. These 

achievements extensively have vital strategic value from the perspective of global health and besides, it is 

less time and cost consuming. This article, reviews different general and specific immunological databases, 

predicts approaches to both B and T cell epitopes and principle of vaccine bioinformatics and finally 

describes applications of Immnoinformatics. In fact the main aim of this review was to introduce this 

technique to Iranian researchers who are less familiar with this immunological analytic tool, hoping this 

would provide them with new and up to date approach toward their immunological studies. 

 

Keywords: Immunoinformatics, Computational immunology, Factual databases, Epitopes, Immunologic 

prediction 
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