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چكيد ه 
  تكنولوژی DNA نوترکيب يک تكنيک مولكولی in vitro جهت جداسازی و دستكاری قطعات DNA می باشد. با استفاده از تكنيک 
ســاخت مولكول های کايمريک DNA نوترکيب، سپس واردکردن اين مولكول نوترکيب به سلول های زنده، همانندسازی و تكثير 
آنها در سلول امكان پذير شــد. امروزه تكنولوژی فيوژن پروتئين يک استراتژی برای دسترســی سريع، ارزان و پربازده بيان 
و ژن آلفای کلستريديوم سپتيكوم  )etxD( D پروتئين هاست. توالی نوکلئوتيدی ژن اپسيلون کلســتريديوم پرفرينجنز تيپ
)csa( از GenBank به دست آمد.سپس جهت توليد فيوژن پروتئين کايمريک، فيوژن ژن اپسيلون- آلفا طراحی گرديد. ساختارهای 
دوم و ســوم و ويژگی های فيوژن پروتئين حاصل به وســيله نرم افزارهای آنلاين تعيين شد. نتايج نشان داد ساختار فيوژن ژن 

طراحی شده برای بيان فيوژن پروتئين کايمريک مناسب است.
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Recombinant DNA technology is an in vitro molecular techniques to isolate and manipulate DNA fragments. Us-
ing this technique, construction chimeric molecules, called recombinant DNA molecules, then insert the recombinant 
molecules to living cells, replication and proliferation of the cells was possible. The fusion protein technology is the 
strategy to achieve rapid, cheap and efficient expression of proteins. Clostridium perfringens type D epsilon gene 
nucleotide sequence (etxD) and Clostridium septicum alpha gene (csa) were retrieved from GenBank. Then, to produce 
chimeric fusion protein, epsilon-alpha fusion gene was designed. Secondary and tertiary structures and characteristics 
of the fusion protein was determined by online software.The results showed that the designed fusion gene construction 
is suitable to expression of chimeric fusion protein.
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مقدمه
باكتری گرم مثبت، میله ای، بی هوازی و اسپورداركلســتریدیوم پرفرینجنز، 
یک باكتری مقاوم به گرما از جنس كلستریدیوم هاست. این باكتری اغلب در 
خاک یافت می شود و جزء فلورطبیعی دستگاه گوارش انسان و پستانداران 
می باشد (۲0). سلول باكتری در شــرایط نامساعد محیطی، اندوسپورهایی 
را تشــکیل می دهد كه بقای آن را در شــرایط ناگوار مثل: خشــکی، گرما 
و كمبود مواد غذایی تضمین می كند. اســپورها در محیط وجود داشــته و 
اغلب، مواد غذایی خام را آلوده می كنند.كلستریدیوم پرفرینجنز بیش از ۱۷ 
نوع توكســین متفاوت تولید می كند. از این میان چهار نوع اصلی آن، آلفا، 
بتا، اپســیلون و یوتا برای طبقه بندی پرفرینجنز به پنج تیپ A-E استفاده 
می شــود (۱۷). هر تیپ این باكتری، تركیب متفاوتی از ژن های توكسین را 
حمل می كند. آلفاتوكسین در تمام تیپ های پرفرینجنز تولید می شود ولی 
در تیــپ A بیش از دیگر گونه ها تولید می گردد. در واقع همه ســویه های 
كلســتریدیوم پرفرینجنــز، ژن كدكننده پروتئیــن CPA را دارند. این ژن 
)cpa( روی DNA كروموزومی و نزدیک مبدا همانندسازی قرار دارد و یکی 
از حفاظت شــده ترین نواحی درون كروموزوم باكتری اســت. آلفا توكسین 
كلســتریدیوم پرفرینجنز عامل ایجاد گازگانگرن می باشــد. بتاتوكسین در 
تیپ B و C و توكســین اپسیلون در تیپ B  و D كلستریدیوم پرفرینجنز و 

توكسین یوتا فقط درتیپ E مشاهده شده است )۱6(.
اپسیلون یکی از توكسین های قوی كلستریدیوم پرفرینجنز تیپ D و بعد از 
نوروتوكسین های بوتولینوم و تتانوس، سومین توكسین قوی كلستریدیایی 
اســت )۱۸(. توكسین اپســیلون 3۷ كیلو دالتون وزن مولکولی داشته و به 

صورت یک پروتوتوكسین غیرفعال ترشح می شود و به وسیله تیمار با آنزیم 
پروتئولیتیک مانند تریپســین می تواند فعال گردد. توكسین اپسیلون عامل 
بیماری انتروتوكســمی درگوســفند و عامل necrotic enteritis در بره های 
خیلی جوان می باشــد وگاها می تواند باعث شرایط مشابه در اسب های تازه 
متولد شــده گردد )4 و ۱0(. توكســین اپســیلون یکی از اعضای خانواده 
معروف Clostridium/Bacillusmosquitocidal toxin ETX/MTX2 است.

باكتری گرم مثبت، میله ای و اســپوردار كلســتریدیوم سپتیکوم جزء فلور 
طبیعی انســان و دیگر جانوران است)۲۱(.كلستریدیوم سپتیکوم از جمله 
باكتری هــای متحرک اســت و با اســتفاده از   peritrichous flagellae  از 
یک محیط به محیط دیگر جا به جا می شــود )۱۵(. این باكتری بی هوازی 
تخمیركننده بوده و درهر جایگاه anoxic حاوی تركیبات آلی یافت می شود 
)۷(. كلستریدیوم سپتیکوم قادر به تولید چهار توكسین اصلی آلفا، بتا، گاما 
و دلتا می باشد )۱(. از این میان آلفا توكسین عامل اصلی كشندگی در این 
باكتری و عامل بیماری گاز گانگرن اســت )۱3(. آلفا توكسین كلستریدیوم 
سپتیکوم از جمله توكســین هایی است كه به صورت پروتوكسین غیرفعال 
تولید می شــود و برای فعال شــدن نیاز به هیدرولیــز پروتئولیتیک دارد. 
پروتوكســین ترشح شــده به پروتئین های غشــایی GPI-anchored روی 
ســلول های هدف متصل شده )۸( و به وســیله پروتئازهای سلول میزبان 
مانند فورین، با جداشــدن یک توالی 4۵ اسید آمینه ای از پایانه كربوكسی 
)پایانه C ( فعال می شود )3 و 9(. آلفا توكسین یکی از اعضای خانواده پروتئینی
 Clostridium septicum alpha toxin/aerolysin/ heamolysin/lecucidin   toxin

می باشد.

بررسی فيوژن ژن اپسيلون...
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بررسی توالی های ثبت شده و ساختار
فيوژن ژن و فيوژن پروتئين

به منظور طراحی فیوژن ژن اپســیلون- آلفا كلســتریدیوم پرفرینجنز تیپ 
D و كلستریدیوم ســپتیکوم از توالی های ثبت شده در GenBank استفاده 
شد. اولین داده مربوط به ژن etx بود. آنالیز توالی نوكلئوتیدی ژن اپسیلون 
ثبت شــده باشماره ثبتHQ179546.1 نشان داد در این توالی ۱00۸ جفت 
نوكلئوتیدی از باز شــماره ۱0۲-۷مربوط به توالی ســیگنال پپتید است و 
مابقی توالی، پروتوتوكســین اپسیلون می باشــد.درتوالی پروتوتوكسین باز 
۱4۲-۱03 مربوط به قســمت كلیواژ است كه در توكسین فعال حذف می 
شــود.این قســمت در پایانهN و بلافاصله بعد از ســیگنال پپتید قرار دارد. 
توكســین اپســیلون حاصل از این توالی، یک پروتئین 334 اسید آمینه ای 
می باشد كه یک قطعه 3۲ اسید آمینه ای در پایانه N، سیگنال پپتید و قطعه 
اسید آمینه ای باقی مانده، پپتید بالغ غیرفعال یا پروتوتوكسین است و بعد از 
كلیواژ به توكسین فعال تبدیل می شود. شکل ۱ نمای شماتیک ژن اپسیلون 

و نمای شماتیک توكسین اپسیلون را نشان می دهد.
مراحل مشــابه روی ژن آلفای توكسین كلســتریدیوم سپتیکوم انجام شد. 
ژن آلفا توكســین ثبت شــده در انک ژن با شماره با JN793989 یک توالی 
۱33۲ نوكلئوتیدی می باشــد. این توالی، مربوط به توكسین فعال آلفاست. 

جدول 1. توکسين های اصلی تيپ های مختلف کلستريديوم پرفرينجنز

توكسین یوتاتوكسین اپسیلونتوكسین بتاتوكسین آلفاتیپ

A+---

B-++-

C-+--

D--+-

E---+

D شكل 1 الف. نمای شماتيک ژن اپسيلون کلستريديوم پرفرينجنز تيپ

در واقع در این توالی ثبت شــده قسمت مربوط به كلیواژ از پایانه C حذف 
شده اســت. این توالی، یک پروتئین 443 اسید آمینه ای را كد می كند كه 
3۱ اسید آمینه ابتدای آن مربوط به سیگنال پپتید است. این پروتئین تولید 
شده همان توكسین فعال آلفا می باشد. شکل ۲ نمای شماتیک ژن توكسین 

آلفا را نشان می دهد
توالی هــای نوكلئوتیدی برای طراحی فیوژن ژن كایمریک اســتفاده شــد. 
ایــن فیوژن ژن از اتصــال ژن etx  كلســتریدیوم پرفرینجنز تیپ D و ژن 
csa كلســتریدیوم سپتیکوم ساخته شد. ساختار یک فیوژن پروتئین شامل 
اتصــال دو پروتئین یا حوضه پروتئین ها به وســیله یــک لینکر پپتیدی 
اســت. انتخاب توالی لینکر برای ساختار فیوژن پروتئین بسیار مهم و حائز 
 A=۲-۵( اهمیت اســت. بر اساس مطالعات انجام شده بهترین پپتید، توالی
n A)EAAAK( n( مــی باشــد، لینکرهای هلیکال به طــور موثر می تواند 
حوضه هــای پروتئین ها را از هم جدا كننــد و فاصله بین حوضه ها با تغییر 
طول موتیف EAAAK می تواند كنترل شود. بنابراین دو توالی نوكلئوتیدی 
توســط توالی AEAAAKEAAAKA كه برای E. coli اپتیمایز  شد به هم 
متصل شــد. سپس جایگاه اثر آنزیم محدود كننده NdeI و توالی جانبی آن 
در انتهــای´۵ ژن etxو جایگاه اثر آنزیم محدودكننده XhoI  و توالی جانبی 
آن در انتهای´3 ژن csa طراحی شــد. طول فیوژن ژن طراحی شده ۲۲6۵ 
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جفت باز است.
از نوكلئوتیــد9۸۷-۱ مربوط به ژن اپســیلون، جفــت بازهای9۸۸-۱0۲4 
)36bp( مربوط به توالی لینکر و جفت بازهای ۲۲6۵-۱0۲4 مربوط به ژن 
آلفا می باشد )با در نظرگرفتن توالی آنزیم های محدودكننده(. بنابراین ژن 
 csa آغاز و ژن ATG به همراه سیگنال پپتید و ناحیه مربوط به كلیواژ و etx
بدون ســیگنال پپتید و ناحیه كلیــواژ و بدونATGآغاز و كدون اختتام در 

توالی فیوژن ژن طراحی شده استفاده گردید.

 شــکل های ۱ تا 3 نمای شماتیک ژن های اپسیلون و آلفا و طراحی شده و 
فیوژن پروتئین كایمریک را نشان می دهد.

آناليز آنلاين فيوژن پروتئين

الگوها و پروفایل های فیوژن پروتئین كایمریک به وسیله نرم افزار آنلاین 
InterPro پیشگویی شد.

D شكل 1 ب. شماتيک توکسين اپسيلون کلستريديوم پرفرينجنز تيپ

شكل 2. شماتيک ژن آلفای کلستريديوم سپتيكوم

شكل 3 الف. شماتيک فيوژن اپسيلون - ژن آلفای کلستريديوم سپتيكوم

شكل3 ب. شماتيک فيوژن پروتئين کايمريک حاصل از بيان فيوژن ژن  اپسيلون- آلفای طراحی شده

بررسی فيوژن ژن اپسيلون...
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حاصل،  نتایج  اساس  بر   (http://www.ebi.ac.uk/Tools/InterProScan)
 Clostridium(اپسیلون توكسین  از  تركیبی  ساختار،  شدكل  مشخص 
 )perfringens epsilon toxin ETX/Bacillusmosquitocidal toxinMTX2
Clostridium septicum alpha toxin/aerolysin/( آلفا  توكسین  و 

فیوژن  اینترپرواسکن  شکل4  باشد.  می   )heamolysin/lecucidin toxin
پروتئین كایمریک را نشان می دهد.

PROMOTIF پیشگویی  برنامه  از  با استفاده  ساختار دوم فیوژن پروتئین 
شد.

(http://www.rubic.rdg.ac.uk/~gail/#software) برای این منظور از سه

شكل4. اينترپرواسكن فيوژن پروتئين کايمريک

epsilontoxin :ست آنالیز
 fusion chimeric )4۱۲aa( و   alpha toxin peptide )3۲۸aa( و   peptide
۷۵۲aa( peptide( اســتفاده شد. نتایج نشان داد توالی۷۵۲ اسید آمینه ای 
شامل پروتوتوكسین اپســیلون، لینکرو پپتید بالغ آلفا می باشد. از نرم افزار 
GOR برای تعیین محل دقیق لینکر اســتفاده شد )6(. نتایج نشان داد یک 
هلیکــس پیک بین جایگاه 340-3۲۸ وجود دارد كه مربوط به قطعه لینکر 
اســت. شکل ۵ آنالیز ســاختار دوم فیوژن پروتئین به وسیله GOR را نشان 
می دهد. نتایج تجزیه و تحلیل GOR نشــان داد كه یک قله مارپیچ در مکان 

3۲۸-340 قرار گرفته است كه مربوط به قطعه رابط می شود.

شــكل5: تجزيه و تحليل ساختمان دوم فيوژن پروتئين با نرم افزار GOR، قطعۀ رابط بين اسيد آمينه های 329 
تا 340 قرار گرفته است.
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از نرم افزار signalP برای تعیین محل دقیق سیگنال پپتید استفاده گردید و 
مشخص شد بیشترین احتمال كلیواژ بین جایگاه اسیدآمینه 33-3۲، ناحیه 
مربوط به سیگنال پپتید ژن اپسیلون قرار دارد. كلیواژ سایت سیگنال پپتید 
در شــکل6 نشان داده شده است. بر اســاس نتایج بدست آمده از نرم افزار 
آنلایــن SignalP محتمل ترین جایگاه بــرش در فیوژن پروتئین در منطقه 
HM- 33-3۲ قــرار دارد. نتایج حاصل از تجزیــه و تحلیل با  اســید آمینه

MTOP نشــان داد كه پایانه آمین فیوژن پروتئیین در داخل قرار گرفته و 
یک مارپیچ در حد فاصل اسید آمینه های ۸ تا ۲۵ قرار دارد كه یک مارپیچ 

غشائی است.

پيشگويی ساختار سوم فيوژن پروتئين
 پیشــگویی ساختار ســوم فیوژن پروتئین با آپلود چندین مدل روی سرور

. SignalP شكل 6. پيشگوئی جايگاه برش پپتيد علامتی در فيوژن پروتئين با استفاده از نرم افزار آنلاين

 complete epsilon انجام شد )۲۲(. مدل های آپلود شده شامل I-TASSER
(toxin (328aa) ,epsilon prototoxin peptide (296aa

 443aa(.mature( activated epsilon toxin(282aa),complete alpha toxin
4۱۲aa( alphatoxin( بود. مدل آپلود شــده فیــوژن ژن كایمریک به این 
ترتیب: complete epsilon toxin+linker+alpha maturepeptide بود.توالی 
 E.coli،optimize بود كه برای AEAAAKEAAAKA لینکر استفاده شده

می شود )۱9(.
 .GCGGAAGCGGCGGCGAAAGAAGCGGCGGCGAAAGCG

نتایج پیشگویی ساختار سوم فیوژن پروتئین،كه در شکل ۷ مشاهده می
شود یک پروتئین شامل دو حوزه كه با یک لینکركوچک به هم متصل شده 

بود را نشان داد. 

بحث
در مطالعه حاضر،روش های بیوانفورماتیک مورد اســتفاده برای فیوژن ژن 
etx و csa توضیح داده شــد. بر طبق آخرین اطلاعــات این اولین طراحی 
فیوژن ژن اپســیلون-آلفا جهت تولید فیوژن پروتئین نوتركیب اســت.این 
یافته ها نشــان داد فیــوژن پروتئین حاصل می تواند برای تولید واكســن 
جهت جلوگیری از مســمومیت ناشی از توكسین اپســیلون و آلفا استفاده 
شــود.تولید مقادیر زیاد واكسن از ســویه های پاتوژن نیاز به شرایط ایمنی 
شــدید، استحصال پرهزینه توكســین و مراحل كنترل كیفیت دقیق دارد. 
بنابراین این روش برای تولید این توكســین ها در یک میزبان مطمئن و در 
یک شکل ایمونولوژیک سودمند خواهد بود. از آنجا كه سطح بیان پروتئین 
نوتركیب معمولا در باكتری بالاست، سیستم های بیان باكتریایی برای این 
 هدف مناسب ترین هستند مخصوصا زمانی كه تغییرات پس از ترجمه نیاز

 نمی باشد )۵(.
در مطالعه حاضر، توالی كامل ژن توكســین اپســیلون با سیگنال پپتید آن 
برای ترشح مناسب فیوژن پروتئین و توالی ژن آلفا توكسین، بدون سیگنال 
پپتید آن و توالی AEAAAKEAAAKA به عنوان لینکر نیاز است. بر طبق 
PROSITE، PRINTS، Pfam- یافته های چندین بانک اطلاعاتی شــامل

A،TIGRFAM، PROFILES و PRODOM كل ســاختار فیوژن پروتئین 
شامل تركیبی از توكسین اپسیلون كلستریدیوم از خانواده ETX/MTX2 و 
Clostridium septicum alpha toxin/aerolysin/heamolysin/lecu- هحوض

cidin toxin می باشد.
در ســال Hunter ،۱99۲ و همکارانش نشــان دادند توالی اسید آمینه ای 
حاصل از ژن توكسین اپسیلون بین كدون آغاز در باز ۱۸۸ و كدون اختتام 
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در باز ۱۱۷4 قرار دارد. بدین معنا كه این قســمت مربوط به 9۸6 جفت باز 
بین كدون آغاز و پایان اســت. داده ها نشــان داد از متیونین آغاز تا لایزین 
)باز۲۸4( حدود 3۲ اســید آمینه، ســیگنال پپتید است كه لایزین ممکن 
اســت اولین باز توكســین بالغ و غیرفعال باشــد. در مطالعه دیگری كه در 
توســط Imagawa انجام شد مشخص گردید ژن آلفا توكسین كلستریدیوم 
ســپتیکوم ۲۲93 جفت باز طول دارد و توالی توكســین آلفای حاصل بین 
باز ۵60 و ۱۸9۲ قــرار دارد. از باز ۵60 تا باز 6۵3 )93 نوكلئوتید( مربوط 
به ســیگنال پپتید است. این توالی، یک پروتئین 443 اسید آمینه ای را كد 
می كند كه 3۱ اســید آمینه ابتدایی آن سیگنال پپتید می باشد. برای تایید 
این یافته ســاختار دوم توكســین آلفا و اپســیلون و فیوژن پروتئین با نرم 
افزار آنلاین PROMOTIF پیشگویی شد )۱۲(. نتایج نشان داد اسید امینه 
لایزین شماره 33 اولین نوكلئوتید اپسیلون غیرفعال )پروتوتوكسین( است 
كه با كلیواژ توسط تریپسین به توكسین فعال تبدیل می شود. بر طبق یافته 
های Habeeb  و Bhown از لایزین )باز ۲۸6( تا لایزین )باز3۲3( حدود ۱3 
اسید آمینه بعد از كلیواژ حذف می شود. بر مبنای نتایج مطالعه حاضر، ژن 
PGEM- كایمریک طراحی شــده برای اولین بار سنتز و به وكتور كلونینگ

B1 لایگیت، ســپس به باكتری E. coli/TOP 10 ترانســفورم گردید. توالی 
فیوژن ژن كلون شده با شماره  KU 726861 در بانک ژن ثبت شد. یافته ها 
تولید این پروتئین را در ســلول میزبان تایید كرد كه شامل سیگنال پپتید 
 epsilon mature inactivatedpeptide،)توكسین اپسیلون)3۲ آمینواســید

شكل 7. نتايج پيشــگويی ساختار ســوم فيوژن پروتئين حاصل از بيان فيوژن ژن  اپسيلون- آلفای 
طراحی شده، توکسيناپسيلون با يک لينكرکوچک به پروتئين آلفا توکسين متصل است.

 alpha toxin ۲96(، یک لینکر كوچک هیدروفوبیک )۱۲ آمینواسید( وaa(
4۱۲aa( maturepeptide( می باشد. برای ورود ساختمان فیوژن ژن طراحی 
شــده به وكتور بیانی pET ، قراردادن جایگاه اثر آنزیم NdeI در انتهای´ 3 
ژن اپسیلون و XhoI در انتهای´۵ ژن آلفا ضروری است. یافته های تحقیقات 
InterProScan به وســیله نتایج پیشگویی ســاختار سوم فیوژن پروتئین با 
اســتفاده از برنامه نــرم افزاری آنلاین I-TASSER تایید شــد. نتایج، یک 
پروتئین شــامل دو حوضه كه با یک لینکر كوچک به هم متصل شده اند را 
نشان داد.نتایج پیشگویی ســاختار دوم هم با نتایج پیشگویی ساختار سوم 
 complete epsilon toxin، epsilon prototoxin،epsilon activated toxin،
complete alpha toxin و alpha mature peptide تایید شد. نتایج نشان داد 
specificity هر دو ژن اپسیلون و آلفا در ساختار سوم فیوژن ژن وجود دارد.

شکل۷، ساختار سوم قسمت ها و حوضه های فیوژن پروتئین كایمریک كه 
با I-TASSER پیشگویی شده است را نشان می دهد.

بعد از بیان، این ساختارها می توانند باعث تجمع مناسب فیوژن پروتئین در 
فضای پری پلاسمیک E. coli شوند. به دلیل وجودسیگنال پپتید توكسین 
اپســیلون پروتئین كایمریک كه به آن اجازه عبور از غشــای سیتوپلاسمی 
را مــی دهد.بنابراین مطالعــه In silico فولدینگ و ســاختار یک پروتئین 
عملکردی، مهمترین و بهترین راه برای درک ســاختار و عملکرد آن است.

نتایج مطالعه حاضر به وضوح نشــان داد فیوژن ژن اپســیلون- آلفا در یک 
میزبان مناسب می تواند تولید و بیان شود.



شماره 113، نشريه د امپزشكی، زمستان 1395

135
‌د‌ر

‌‌پژوهش‌وسازند‌گی

منابع مورد استفاده:
      1- Ballard J, Bryant A, Stevens D and Tweten RK (1992). 
Purification and characterization of the lethal toxin (alpha-toxin) 
of Clostridium septicum. Infection and Immunity. 60(3): 784-790.
     2- Ballard,J., Crabtree,J.,Roe B.,A,Tweten.,1995,The prima-
ry structure of Clostridium septicum alpha- toxin exhibits simi-
larity with that of Aeromonashydrophyla aerolysin, Infect Im-
mun,63(1):340
    3- Ballard, J., Sokolov, Y., Yuan, W.L., Kagan, B.L., Tweten, 
R.K., 1993. Activation  and  mechanism  of  Clostridium  septicum  
alpha  toxin.  Mol. Microbiol. 10, 627-634.
   4- Brown AS, Habeeb AFSA (1977). Structural studies on Epsi-
lon toxin of Clostridium perfringens type D. Localisation of thesite 
of tryptic scission necessary for activation of epsilontoxin. Biochem 
Biophysl Res Commu. 73: 889-896.
    5- Dertzbaugh  MT  (1998).Genetically  engineered vaccines: an 
overview. Plasmid 39: 100-113.
    6- Garnier JF, Gibrat B, Robson GOR (1996). Secondary struc-
ture prediction method version IV, Methods in Enzymology, RF 
Doolittle Ed. 266: 540-553.
    7- Gabay EL, Rolfe RD and Finegold SM (1981). Susceptibility 
of Clostridium septicum to 23 antimicrobial agents. Antimicrobial 
Agents and Chemotherapy. 852-853.
     8- Gordon,  V.M.,  Nelson,  K.L.,  Buckley,  J.T.,  Stevens,  V.L.,  
Tweten,  R.K., Elwood, P.C., Leppla, S.H., 1999. Clostridium sep-
ticum alpha-toxin uses glycosylphosphatidylinositol-anchored pro-
tein   receptors. J. Biol. Chem. 274, 27274-27280.
     9- Gordon,  V.M.,  Benz,  R.,  Fujii, K.,  Leppla,  S.H.,  Tweten,  
R.K.,  1997.  Clostridium  septicum  alpha-toxin  is  proteolytically  
activated  by  furin. Infect. Immun. 65, 4130-4134.
    10- Habeeb AFSA, Lee CL, Atassi MZ (1973). Conformational 
studies on  modified  proteins  and  peptides  VII  Conformation  of 
epsilon prototoxin and epsilon toxin from Clostridium perfringens. 
Conformational changes associated with toxicity. Biochemica et 
Biophysica Acta. 322: 245-250.
     11- Hunter SEC, Clarck IN, Kelly DC, Titball RW (1992). Clon-
ing and Nucleotide  Sequencing  of  the  Clostridium  perfringens 

Epsilon-Toxin Gene and Its Expression in Escherichia coli. Infect 
Immun. 60: 102-110.
     12- Hutchinson EG, Thornton JM (1996).”PROMOTIF- A pro-
gram to identify structural motifs in proteins” Protein Sci. 5: 212-
220.
    13- Hickey MJ, Kwan RYQ, Awad MM, Kennedy CL, Young 
LF, Hall P, Cordner LM, Lyras D, Emmins JJ and Rood JI (2008). 
Molecular and cellular basis of microvascular perfusion deficits in-
duced by Clostridium perfringens and Clostridium septicum. PLoS 
Pathogens. 4(4): 1-9.
     14- Imagawa, T., Dohi, Y., Higashi, Y., 1994. Cloning, nucleo-
tide sequence and expression  of  a hemolysin  gene  of  Clostridium  
septicum.  FEMS Microbiol. Lett. 117, 287-292.
     15- Liechti ME, Schob O, Kacl GM and Caduff B (2003). Clos-
tridium septicum aortitis in a patient with colon carcinoma. Eur J 
Clin Microbiol Infect Dis. 22: 632-634.
       16- McClane BA (2001). Clostridium perfringens. Doyle 
MP, editor.Food microbiology: fundamentals and frontiers. 
Washington,DC: ASM Press. PP. 351-372.
      17- McDonel JL (1986). Toxins of Clostridium perfringens 
types A, B,C, D, and E, Dorner F, Drew H, editors. Pharmacology 
of bacterial toxins. Oxford: Pergamon Press. PP. 447-5
      18- Payne DW, Oysten P (1997). The Clostridium perfringens 
epsilon toxin. The Clostridia: Molecular biology and pathogenesis. 
Academic Press Limited: London. PP. 439-447.
     19- Pilehchian Langroudi R, Aghaei Pour K, Shamsara M, Jab-
bari AR, Habibi GR, Goudarzi H, Ghorashi SA  (2011). Fusion of 
Clostridium perfringens type D and B epsilon and beta toxin genes 
and it’s cloning in E. coli. Archives of Razi Institute. 66: 1-10.
     20- Rood JI, Cole ST (1991). Molecular genetics and pathogen-
esis of Clostridium perfringens. Microbio Rev. 55: 621-648.
    21- Smith-Slatas CL, Bourque M and Salazar JC (2006). Clos-
tridiumsepticum infections in children: a case report and review of 
the literature. Pediatrics. 117(4): e796-e805.
     22- Zhang Y (2008). I-TASSER server for protein 3D structure 
prediction. BMC Bioinformatics. 9: 1-8.
       23- Zhang Y (2009). I-TASSER: Fully automated protein struc-
ture prediction in CASP8. Proteins S9: 100-113.

بررسی فيوژن ژن اپسيلون...


