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Abstract 

Background and Aim: According to the latest estimate published by the World Health Organization in 2017, 

there are 219 million malaria cases and 435,000 deaths. With the emergence of drug-resistant strains in malaria, 

there is a need for new drug targets every time. In this study, the design and docking study of the pyrimidine 

derivatives for inhibiting Methionine aminopeptidase1B enzyme (Metap1b) has been considered as antimalarial 

agents as a new drug and against drug resistance. 
Methods: Docking studies were done with the AutoDock program. The structure of the molecules was drawn 

with the Hyperchem program and optimized by semi-empirical method. 
Results: Docking studies have shown that the most important links involved in drug binding are peptide 

receptor, π-cation and hydrogen bonding. Increasing the π-π and π-cation bonds in enhancing the strength of this 

group of compounds is effective. It was also found that Combination No. 7 was the most effective compound in 

binding to the active site of the enzyme. 

Conclusion: Based on the results of docking studies, all designed compounds exhibit significant inhibitory 

effects on the active site of the enzyme, but the compound 7 showed the best inhibitory effect. According to the 

results of cheminformatics, compound 7 can be a candidate for a new anti-malarial drug. 
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 ترکیبات ضد مالاریاان مشتقات پیریمیدین به عنو داکینگ تعدادی از و طراحي

 
 9محمدرضا طاهری ،2*، مریم ایمان9اصغر داود

 
 نشگاه آزاد اسلامی، تهران، ایران، واحد علوم دارویی، دادپارتمان شیمی دارویی 8

 م پزشکی بقیه الله، تهران، ایرانمرکز تحقیقات آسیبهای شیمیایی، موسسه سیستم بیولوژی و مسمومیت، دانشگاه علو 2
 ، دانشگاه گلستان، گلستان، ایراندانشکده علوم دپارتمان شیمی،  9

 

 دهکیچ

 میلیون 283 مبتلایان به مالاریا تعداد 2480 سال در بهداشت جهانی سازمان توسط شده منتشر تخمین آخرین اساس بر ف:هدزمینه و 

 زمان هر در دارویی جدید اهداف به نیاز مالاریا، در دارو به مقاوم هایسویه ظهور است. با گردیده نفر هزار 094 مرگ سبب مالاریا و بوده نفر

انجام شد که به عنوان  (MetAP1bبی )8متیونین آمینوپپتیداز میآنزدر این مطالعه طراحی و داکینگ مشتقات پیرمیدین برای مهار . دارد وجود

 رویی در نظر گرفته شده است.ترکیبات ضد مالاریا به عنوان داروی جدید و درجهت مقابله با مقاومت دا

-Semiکشیده شد و با روش   Hyperchemبا برنامه هامولکول ساختار انجام شد. AutoDock برنامه با نگیمطالعات داک ها:روش

empirical بهینه گردید . 

ند هیدروژنی و پیو کاتیون-پای پای،-پایدر اتصال دارو با گیرنده  ریدرگ یوندهایپ نیمهمترنشان داد که  نگیمطالعات داک :هاافتهی

شد که  مشخصدرمجموع  نی. همچناستمؤثر  باتیگروه از ترک نیقدرت ا شیدر افزاکاتیون -پای و پای-پیوندهای پای شی. افزاباشندیم

 . باشندیم اتصال در جایگاه فعال آنزیمدر  ترکیب نیمؤثرتر 0ترکیب شماره 

 فعال گاهیرا در جا یخوب یمهار راتیتأث شدهی طراح باتیترک یتمام، نگیاز مطالعات داکآمده دستبه جیبر اساس نتا :یریگجهینت

 0با توجه به نتایج حاصل از شیمی محاسباتی ترکیب شماره  .بهترین اثر مهاری را از خود نشان داد 0اما ترکیب  دهندیاز خود نشان م میآنز

 .باشدمی تواند به عنوان کاندید داروی جدید ضد مالاریا 

 

 .شبیه سازی دینامیک مولکولی، b8، متیونین آمینوپپتیداز میدینیپیرپیریدیل -2مالاریا،  ،داکینگ: هاکلیدواژه
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 مقدمه
ناپذیر حضور فرامرزی نیروهای امروزه با گسترش اجتناب

نظامی جمهوری اسلامی ایران، اهمیت حفظ سلامت این نیروها از 
طریق روش های مختلف پیشگیری، تشخیص، درمان و کنترل 

ه ک ها اهمیت بیشتری یافته است. یکی از بیماری هاییبیماری
باشد و اخیراً نیز به همواره برای نیروهای نظامی نگران کننده می

های ایجاد شده در برخی دلیل کاهش سطح بهداشت ناشی از ناامنی
از کشورهای خاورمیانه احتمال ابتلا به آن افزایش یافته است مالاریا 

(، WHO(. طبق گزارشی از سازمان بهداشت جهانی )8) می باشد
افزایش خطر ابتلا به مالاریا در کشور یمن به دلیل  به تازگی شاهد

مالاریا  .(2) ایمکاهش سطح بهداشت ناشی از تحریم و جنگ بوده
یکی از عفونت های انگلی خون است که تقریباً در یک سوم از 

منطقه  دو رانیا داخل درمناطق جهان به صورت بومی وجود دارد. 
. زاگرس و جنوب آن یهاهشمال رشته کو: وجود دارد ایعمده مالار

 ستشده اکنترل غربی  جنوب و نیز مناطقدر شمال زاگرس  ایمالار
 رانیدر ا وجود دارد. ایهنوز مشکل مالاراما در مناطق جنوب شرقی 

گونه آنها قادر به  0گونه مختلف از پشه آنوفل وجود دارد که  84
ل غالب در پشه ناق یاستفنسل آنوف. باشد یم ایمالار یماریانتقال ب

 رانیدرا ایموارد سالانه مالار تعداد. باشد یزاگرس م یجنوب هیناح
. عامل بیماری مالاریا، (9) هزار است 844تا  44 نیثابت و ب باًیتقر

انگلی به نام پلاسمودیوم است. در بین چهار پلاسمودیومی که در 
-ن میآورتریکنند سوشه فالسیپاروم مرگانسان ایجاد بیماری می

باشد که به دلیل مقاوم شدن خیلی سریع نسبت به داروها، یافتن 
در این  (.0) داروهای جدید برای مهار آن همیشه با اهمیت است

( به عنوان یک هدف MetAPsآمینوپپتیدازها )متیونینآنزیم زمینه 
مسئول  هااین آنزیم بالقوه دارویی در نظر گرفته شده است.

درصد از تمام پروتئین های  04در حدود  جداسازی متیونین اولیه
بر اساس مقایسه  MetAPهای آنزیم .(4) سلول های زنده هستند

( تقسیم MetAP2) 2( و نوع MetAP1نوع یک ) توالی به دو دسته
ترمینال  -N. سپس بر اساس عدم وجود یا وجود بسط (3) می شوند

تقسیم می  bو  aدر دامنه کاتالیستی، به ترتیب به دو زیردسته 
شامل فلز روی  b8ترمینال موجود در نوع  -N. بسط (4) گردند

است که با یک لینکر به دامنه کاتالیستی متصل شده است در حالی 
  .(0) دارای دنباله پلی اسیدی و پلی بازی است b2که نوع 

 نههزی پروسه یک معمولاً جدید داروی توسعه و کشف پروسه
 چرخه عادی طور به. شود می محسوب بر زمان و ریسک پر بر،

 طول سال 80 حدود بازار به ورود تا ابتدا از دارو توسعه و کشف
 ازنی پروسه این برای هزینه دلار میلیارد 8 تا 1/4 میزان و کشدمی

 ربالگریغ هایتکنولوژی و سنتتیک شیمی در سریع تحولات. است
 در با ودار کشف پروسه به تا کندمی فراهم را محیطی بالا، قدرت با

 دلیل به. ببخشند سرعت هامولکول از عظیمی حجم گرفتن اختیار
 یگذارسرمایه اگرچه بالا شکست میزان و کم( efficacy) افیکیسی

 یافته افزایش گذشته هایدهه در جدید داروی طراحی و توسعه در

 کافی شودمی که هاییگذاریسرمایه به نسبت خروجی است،
 دوره کردن کوتاه برای مختلفی هایروش بالطبع. باشدنمی

 دارو کشف یپروسه در هاریسک و هزینه کردن کم و تحقیقات
 از یکی( CADD) کامپیوتر کمک به دارو طراحی. شد داده توسعه

 این در(. 1،3) است هاهدف این به رسیدن برای هاروش مؤثرترین
 گرفته نظر در دارویی بالقوه هدف یک عنوان به MetAP زمینه
 . (84 ,88است ) شده

آزول، چندین داربست مولکولی از جمله تریتاکنون 
-آزولو تری اسیدککربوکسیلی-2-تیوبندازول، بنگامید، پیریدین

 MetAP اسید به عنوان مهارکننده های بالقوهکربوکسیلیک-0
مشابه  MetAPنوع مهار در هر دو نوع  (.82-80) اندگزارش شده

است. این امر تا حدی به خاطر شباهت ساختاری بالا و توالی سایت 
. بررسی (81) است MetAPهای فرمایزوفعال در میان همه 

منجر به شناسایی یک خانواده  MetAP1b آنزیم ها علیهمهارکننده
-2)-2) پیریمیدیناز بازدارنده ها با ساختار مرکزی پیریدینیل

pyridinyl)-pyrimidine ) شده است. آن ها بسیار انتخابی اند و
 اهسمیت سلولی در برابر فیبروبلاست های اولیه انسانی ندارد. آن

همچنین ترکیباتی مهم برای توسعه داروهای جدید ضد مالاریا 
در پلاسمودیوم  MetAP1bهمچنین مهار آنزیم  .(83) باشدمی

مالاریا شده ( منجر به درمان بیماری PfMetAP1bفالسیپاروم )
 (.0) است

روش داکینگ مولکولی، برای ارزیابی مشتقات  مطالعهدر این 
د. در یاستفاده گرد MetAP1bپیریمیدین به عنوان مهارکننده 

یمیدین پیر اتنهایت داده های این بررسی به کشف بهترین مشتق
انجامید که افق های تازه ای را در  MetAP1bبرای مهار آنزیم 

مالاریا خواهد گشود. هدف مطالعه حاضر کشف نحوه درمان بیماری 
است. در  b8 دازینوپپتیآم نیونیبا مت نیدیمیریمشتقات پ برهمکنش

 رندهیگو دارو بین  برهمکنشو  یمولکول یمطالعه حاضر، مدلساز
زارش اند گکه در حال حاضر سنتز شده نیدیمیریمشتق پ 94 برای

 ضد یکه در توسعه داروها تیواقع نیبر اساس ا. شده است
ننده کمهار-میسوبسترا و آنز-میآنزبرهمکنش های  ،یقو یایمالار

حالت اتصال مهارکننده  نجایدر اما  رند،یگ یها مورد استفاده قرار م
 یبررس یمولکول داکینگرا با  PfMetAP1bبا  نیدیمیریپ یها

تواند هزینه توسعه و استفاده از ابزارهای محاسباتی می کردیم.
یکی از مؤثرترین و این  درصد کاهش دهد 44کشف دارو را تا 

کردن هزینه و  ها برای کوتاه کردن دوره تحقیقات و کمروش
 .(24،28) کشف دارو است ها در پروسهریسک

 

 هاروش
 ارهایاثرات ضد مالاریا ساخت مطالعه کامپیوتری بر اساس

مشتقات گوناگون ساختار( محاسبه گردیده است.  94) پیریمیدینی
ها درمقاله به چاپ رسیده توسط ایمان و که ساختار آن پیریمیدین

 با برنامه هایپرکم ،(88) آورده شده است 2489همکاران در سال 
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(HyperChem, V7 طراحی و بهینه سازی شدند. محاسبات )
انجام شد. ساختار بلوری آنزیم   MetAP1b داکینگ بر روی آنزیم

 ( دانلود شد.  PDBاز سایت پروتئین دیتا بانک )

 و صورتبندی ها زیآنال: نگیمولکولي و داک یسازمدل

طور  به (.28-24) های متداول انجام شدبا روش نگیمطالعات داک
  و 3empirical (PM-semi( یهابا استفاده از روش خلاصه،
fieldForce +𝑀𝑀 ها در برنامهمولکول یانرژ HyperChem 

 تمیگورالاز  یمولکول یساختارها کردن نهیبه یبرا .یدبه حداقل رس
Ribiere-Polack (مزدوج انیگراد) ( RMS

1−𝑙𝑜𝑚.𝑙𝑎𝑐𝐾gradient=0.01 )اب ی. سپس صورتبندشد استفاده 
 مهبه برنا نگیانتخاب و جهت مطالعات داک یانرژسطح  نیکمتر

AutoDock 3 یجانب رهیزنجکل  یبازساز شد. منتقلS6B  با
اختصاص  ی. براانجام شد Swiss PDB viewer 4.0.1استفاده از 

بدست آمد  (04و04و04گراید باکس ) ریمقاد گاند،یکامل هر ل گراید
 24( با LGA) نیلامارک کیژنت تمیبا استفاده از الگور داکینگو 

بی برهمکنش نسهر ساختار انجام شد.  یابر داکینگمستقل  یاجرا
 ی هاصورتبنداتصال و حداکثر تعداد  یانرژ نیکمتر ،گیرنده-دارو

 نیا اتصال یها حالت ینیب شیپ یبرا اریدر هر خوشه به عنوان مع
 .ندشد نییتع باتیترک

 یوندیپ یاز هر مشتق بر اساس انرژ شده داک یهایصورتبند
 نیترشیببا  یصورتبندآخر  و در شدندی بندطبقه ییهادر گروه

ه از با استفاد نیقرار گرفت. علاوه بر ا زیآنال مورد یوندیپ یانرژ
قرار  یموردبررس و آنزیم پیریمیدین انیم اتصالAutoDock  برنامه
 .گرفت

 

 نتایج
 مینزآ برهمکنش بیننشان داده است که در  نگیمطالعات داک

، (π-πپای )-ی، پایدروژنیه وندیپ گاندهایل از نوع نیاو دارو در 
 یاهدنباله هستند.  لیدخ برهمکنش های آبگریزو  ونیکات-پای

His-277  ،Fe-370 ،Asp-240 ،Trp-320  وTyr-260  از

PfMetAP1b و  ونیکات-پای ،یدروژنیه وندیپ جادیا با بی، به ترت
بازی  و دارو میآنز برهمکنش بینرا در  یمهم ارینقش بس پای-پای

 ریتصو کیو دادن  گاندهایمشخصات اتصال ل دییتا ی. برامی کنند
 چگونگی ایجاد برهمکنش های ن،یدیمیریدر مورد مشتقات پ یکل

و  8-شیمیایی بین دارو و آنزیم در ساختارهای مختلف در جدول
برهمکنش ساختارهایی که دارای  آورده شده اند. 80تا  8 تصاویر

ت فعال کاتیون با سای-پای یا پای-پیوند هیدروژنی یا اتصالات پای
آورده شده اند. 80تا  8 شکل هایدارند در  آنزیم

 
 PfMetAP1bنتایج حاصل از برهمکنش ساختارها با آنزیم  .9-جدول

 نتایج برهمکنش شماره ساختار
 کاتیون -دارای برهمکنش پای 9

 برهمکنش از نوع پیوند هیدروژنی دارای 2

 دارای برهمکنش از نوع پیوند هیدروژنی 9

 پای-هیدروژنی و پای  پیوند نوع از برهمکنش دارای 4

 کاتیون-و پای  هیدروژنی پیوند نوع از برهمکنش دارای 5

6 - 

 پای-کاتیون و پای-دارای برهمکنش پای 7

 هیدروژنیدارای برهمکنش از نوع پیوند  8

 دارای برهمکنش از نوع پیوند هیدروژنی 1

91 - 

 دارای برهمکنش از نوع پیوند هیدروژنی 99

92 - 

99 - 

 دارای برهمکنش از نوع پیوند هیدروژنی 94

95 - 

 دارای برهمکنش از نوع پیوند هیدروژنی 96

 دارای برهمکنش از نوع پیوند هیدروژنی 97

 پای-کاتیون و پای-پای ،پیوند هیدروژنی دارای برهمکنش از نوع 98

 پای-دارای برهمکنش از نوع پیوند هیدروژنی و پای 91

 پای-کاتیون و پای-دارای برهمکنش پای 21

 پای-دارای برهمکنش پای 29

 پای-کاتیون و پای-دارای برهمکنش پای 22
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 2ساختار وPfMetAP1b میآنز برهمکنش بین .9-شکل

 
 

 
 4ساختار وPfMetAP1b میآنز برهمکنش بین .2-شکل

 

 
 0ساختار وPfMetAP1b میآنز برهمکنش بین .9-شکل

 
 
 
 

 
 3ساختار وPfMetAP1b میآنز برهمکنش بین .4-شکل
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 88ساختار وPfMetAP1b میآنز برهمکنش بین .5-شکل

 
 
 

 
 81ساختار وPfMetAP1b میآنز برهمکنش بین .6-شکل

 
 
 

 
 83ساختار وPfMetAP1b میآنز برهمکنش بین .7-شکل

 

 
 28ساختار وPfMetAP1b میآنز برهمکنش بین .8-شکل

 
 
 
 

 
 22ساختار وPfMetAP1b میآنز برهمکنش بین .1-شکل

 
 

 
 29ساختار وPfMetAP1b میآنز برهمکنش بین .91-شکل
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 23ساختار وPfMetAP1b میآنز برهمکنش بین .99-شکل

 
 
 

 
 20ساختار وPfMetAP1b میآنز برهمکنش بین .92-شکل

 
 
 

 
 21و ساختارPfMetAP1b میآنز برهمکنش بین .99-شکل

 
 94و ساختارPfMetAP1b میآنز برهمکنش بین .94-شکل

 

 بحث
ترمینال متیونین، در طول تکامل به شدت حفظ شده -Nفرایند 

و برای بقا و تکثیر یوکاریوت ها و پروکاریوت ها ضروری است. 
را  MetAPگرچه مخمرها دوتا و پستانداران سه تا از  آنزیم های 

را بیان  MetAPچهار آنزیم  P. falciparumکنند، بیان می
در  MetAPشده از نماید. نشان داده شده که دو ژن رمزگشایی می

در مخمر  MetAPمخمرها زائد هستند. حذف تنها یکی از ژن های 
شود اما تنها زمانی که هر دو ژن نابود سبب کندی رشد فنوتیپ می

گردند کشنده خواهد بود. در یوکاریوت های بالاتر برعکس مخمر 
در  MetAP2حیاتی می باشند. بعلاوه مهار  MetAPهای همه ژن

های کوچک به شدت اختصاصی به منظور ط مولکولکرم، فقط توس
یان افتد. این مشاهدات بتوقف پاسخ ایمنی در پستانداران اتفاق می

 MetAPهای خانواده سازی یک عضو از آنزیمکند که غیرفعالمی
شخص مهای یوکاریوتی بالاتر دارد. اثر شدیدی بر بقا یا رشد اندام

 ونیلاسیکوزیحت عمل گلپستانداران تدر  MetAP2شده است که 
ورد م تیفعال یکه ممکن است برا رندیگ یقرار مای پس ترجمه 

 کیدستخوش  PfMetAP2امکان وجود دارد که  نیباشد. ا ازین
 یاکترب یسلول ها درمنحصر به فرد شود که ترجمه ای پس  رییتغ
ممکن است که  نی. همچندشوینم بازنویسیحشرات  و

PfMetAP2  منحصر به فرد در  یسلول طیمح کیتنها در
 یازسازبنیز  یشگاهیآزما طیفعال باشد که در شرا ایمالار یهاانگل
کاملاً فعال  بینوترک یهامیشود. اما در دسترس بودن آنزمی

PfMetAP قیاز طررا آنها  یمهار کننده ها ییامکان شناسا 
 کلاس نیچندتاکنون  .ه استآورد با توان بالا فراهم یغربالگر
 یکوچک مولکول برا یهامجزا از مهارکننده یساختار

PfMetAP1b کلاس  کیحال، تنها  نی. با اه استمشخص شد
 ،ایردر کشت مالا نیدیمیریپ-لینیدیریهسته پ یحاو یساختار

، ستیتعجب آور ن جهینت نی. اه استرا نشان داد مالاریاضد تیفعال
 مجبورند به درون یشگاهیآزما طیفعال در شرا یرا مهار کننده هایز

بر  اهباشند تا اثرات آن داریپا یانگل ها نفوذ کرده و به اندازه کاف
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 یژگیو نیمهمتر در داخل بدن اعمال شود. PfMetAP1b نیپروتئ
 ست،ا نیدیمیریپ-(لینیدیریپ-2)-2هسته  ی این ترکیبات،ساختار

-0 ای -9به هر دو گروه  لینیدیریپ-2از  ساختاری رییتغ زیرا
-2) -2د. شومی رفعالیغ یهاآنالوگ منجر به ایجاد لینیدیریپ
 ریاست. سا یفلز یهاونی یلات عالکی کی نیدیمیریپ-(لینیدیریپ

 ات،زفلبا ن یلات شدک ییبا توانا MetAP یاهمیآنز یهامهار کننده
 یال مفع تیبه سا میاتصال و مهار آنز یسوم را برا یفلز ونی کی

 د.نآور
اکثر  دهد ینشان مدر مطالعه حاضر  میآنز سمیمطالعات متابول 

 ،یندروژیه هایوندیپ توسط ها، نیدیمییپر لیدیریپ-2 ترکیبات
 PfMetAP1bبا  آبگریز برهمکنش هایو  پای-پای ،ونیکات-پای

ای که باید در اینجا مورد نکته (.8-جدول)برهمکنش می کنند 
ی ها نقش اصلکنشانواع برهمتوجه قرار گیرد این است که تعدد 

را در بهبود اثر یک ساختار در مواجهه با جایگاه فعال آنزیم ندارد 
د باشها مؤثرترین عامل میکنشبلکه قدرت برقراری این برهم

-)جدول 94و  81(. مثلاً در مورد ساختارهای 80تا  8 شکل های)
ی و اپ-ها )هیدروژنی، پای( شاهد بیشترین تعدد نوع برهمکنش8

ه دهد کباشیم اما با این حال نتایج نشان میکاتیون( می-پای
نسته کاتیون توا-پای و پای-با تنها دو نوع برهمکنش پای 0ساختار 

حالت اتصال  8-است بهترین برهمکنش را ایجاد نماید. شکل
اتصال(  یانرژ = -kcal/mol  80/3 ) 0 بیترک صورتبندی نیبهتر
بوده  (Exp50 pIC = 92/9) ییایارضد مال گاندیل نیتر یقوکه 
حلقه  .(81) دهد یرا نشان م PfMetAP1bفعال  جایگاهبا  است

 هایدنبالهکه توسط  یبه سمت ، ترجیح می دهد0 بیترک نیدیمیریپ
His-277 ،His-176 ،Glu-303 ،Cys-175 ،Tyr-267 ،Fe-370  

 ،آبدوست یواکنش ها جادیو باعث ااست شده  جادیا His-270 و
 می شود جهتگیریاطراف  یها دنبالهبا  ونیکات-پایو  یدروژنیه

 .کند
 صورت ترجیحی به سمت حفرهبه  0 بیترک نیمیدیریحلقه پ

 Ser-268و  His-270 ،His-277دنباله های که توسط  آبدوست

اله دنببا  آبگریزو  آبدوست برهمکنش هایاز  یشده و برخ جادیا
 .کندجهتگیری می دهد  یاطراف را شکل م یها

 نیدیمیریکه به حلقه پ نیمآ لیپروپ لی( فنNHدوم ) نوع نیآم
 ژنی( با اکسÅ 2,34 =)فاصله  یدروژنیه وندیپ کیمتصل است، 

Asp-204 نیمآ لیپروپ لینف-0 در لی. گروه فنمی کند جادیا 
-Tyrو  Trp-320 یلیبا بخش فنپای -پای برهمکنش دو یدارا

 است. 267
 لینگروه فوجود زنجیر سه کربنی بین گروه فنیل و آمین در 

مشابه  هایکارایی آن را نسبت به آنالوگ نیمآ لیپروپ لینف-0 در
 4باشند )ساختارهای که در همان محل دارای یک یا دو کربن می

( افزایش داده است. همچنین وجود گروه فنیل در این گروه 3و 
های مشابه که در همان محل دارای کارایی آن را نسبت به آنالوگ

و  84، 80کلروفنیل )ساختارهای -0کلروفنیل، -9کلروفنیل، -2

( و 89متیل سولفونوفنیل )ساختار -0( با گروه الکترون کشنده، 83
( با گروه الکترون دهنده یا پیریدینیل 80متوکسی فنیل )ساختار -0

 کربنیباشد افزوده است. صلب شدن زنجیر سه ( می81)ساختار 
نیز موجب کاهش اثر  29و  28، 24های ساختاری پروپیل در فرم

های که در مطالعه حاضر آنالوگشده است. بنابراین از آنجایی
ا رسد تمناسب مختلف از این گروه بررسی شده است به نظر می

لکول های موهای بیشتر باید بر روی تغییر در سایر بخشبررسی
 جام گیرد.بدون تغییر در این گروه ان

 

 گیرینتیجه
 ارتباط حیتوض یبرا یوتریکامپ یسازمطالعه مدل نیدر ا

 مالاریایضدی داروهای منظور طراحبه بیساختار ترک و تیفعال
نشان داد  جیانجام گرفت. نتا بر پایه ساختارهای پیریمیدینی دیجد
-Tyrو  His-277 ،Fe-370 ،Asp-240 ،Trp-320 یهادنباله که 

-پای ،یدروژنیه وندیپ جادیا با بیبه ترت، PfMetAP1bاز  260
 میزنآ برهمکنش بینرا در  یمهم ارینقش بس پای-و پای ونیکات

ما نشان داد که قرار دادن  نگیداک مطالعات .و دارو بازی می کنند
یشتری ب اتصالات جادیموجب ا پیریمیدین یرو ها براستخلاف یبرخ

و  His-277 یهانهیدآمیاس خصوص باو گیرنده، به بیترک نیب

Tyr-260 8قرار گرفتن استخلاف  عه،مطالاین  براساس .شودیم-
 باتیکتر نیا پیریدیل پیریمیدین-2 یرو برفنیل پروپان  -9 -آمینو

 میبا آنز پای-کاتیون و پای-پای اتاتصال جادیا به علت
MetAP1b  دهدیم شیو گیرنده را افزا دارو لیتما. 
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