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   2شماره   زیستاساختار
 منتشرشده تحت افیلییشن آکادمی زیستا،  

 Elsevier (Elsevier-indexed affiliation, 2025) شده در پایگاهنهاد پژوهشی شناخته 
 از دینامیک تا طراحی محاسباتی 

 دکتر نجمه دهقان بنادکی     :صاحب امتیاز و سردبیر

 علی دهقان بنادکی  :  طراح پوستر 

Structural Biology Monthly – Issue 2  

 

 فهرست مطالب: 

 نوبل از دریچه بیولوژی ساختار 

تجربی به دوران  ٔ  مروری بر گذار علم ساختار از مشاهده – سازیبیولوژی ساختار: از مشاهده تا شبیه   ٔ  یندهآ  •

 مصنوعی.سازی هوشسازی اتمی و مدلشبیه 

روزی و نقش آن در تنظیم متابولیسم شبانه ٔ  معرفی پروتئین کلیدی چرخه  – CLOCKمولکول ماه: پروتئین  •

 و ریتم زیستی بدن.

های  با روش  CLOCK-BMAL1تحلیل دینامیکی تعاملات  –  سازی ساعت مولکولیدیدگاه محاسباتی ـ شبیه  •

Docking  وMolecular Dynamics روزی در سطح اتمی.برای درک ریتم شبانه 

و مسیر متابولیک سرطان توسط ترکیبات طبیعی بومی از انار و   LDHمهار آنزیم  – گیاهان بومی ایران و سرطان •

 سماق با رویکرد محاسباتی. 

معرفی برنامه جامع طراحی پپتید و مطالعات ساختاری با   –  جهان پروتئین  –ساعته آکادمی زیستا    ۴۵  ٔ  دوره •

 برای پژوهشگران عملی.  RCSBاز پایگاه  ٪۷۰پوشش 

 

 



 

 نوبل از دریچه بیولوژی ساختار 

توان از مسیر جوایز نوبل بازخوانی کرد؛ زیرا تاریخ علم را می 

فقط پاداش یک کشف، بلکه نمود  این جوایز اغلب نه 

اند که نگاه ما به حیات تغییر کرده است. در  لحظاتی 

بیولوژی ساختاری، هر نوبل داستانی از کشف شکل و  

  هایمدل  نخستین  از -های زنده استمعماری مولکول 

 هابیماری  درمان  در   امروز که ژنی هایبینش  تا پروتئینی 

 .آیند می  کاربه 

 ( ۱۹۵۸)   عملکرد _ آغاز با ژنتیک و پیوند ساختار .1

نشان دادند که   Joshua Lederbergو   George Beadle ،Edward Tatum، ۱۹۵۸سال 

های زیستی است. بنیانی که مسیر  هر ژن محصولی دارد که ساختار و عملکرد آن، کلید فهم پدیده

 ها را شکل داد. بعدی نوبل 

 ( ۱۹۶2مارپیچ دوگانه و رمز زندگی )  .2

  Wilkinsو  Watson  ،Crickبه دست   DNA  ٔ  دوگانه  مارپیچ ساختار: بود عطف ٔ  نقطه  ۱۹۶2

ساختار دقیق   Kendrewو   Perutz  همزمان  و  کرد،   آشکار را ژنتیکی اطلاعات ٔ  رمز ذخیره 

 .زیستی هایماشین  از  جزئی تصاویر  نخستین—هموگلوبین و میوگلوبین را تعیین کردند 

 ( ۱۹۸۸فراتر از غشاء )  .3

در   Michelو  Deisenhofer  ،Huberکشف ساختار کمپلکس فتوسنتزی باکتریایی توسط 

 پذیر شدند. های غشایی و مسیر انتقال انرژی مطالعه ای بود که در آن، پروتئین ، آغاز عصر تازه ۱۹۸۸

 ( ۱۹۹۷ماشین انرژی )  .4

به نمایش  ATP synthase، چرخ مولکولی  ۱۹۹۷در  Boyer  ،Walker  ،Skouبا نوبل 

 .کند می   تولید   را حیات انرژی  که   میکروسکوپی موتور —درآمد 



 ( 2۰۰۳ها ) دیدن جریان یون  .5

Roderick MacKinnon  های یونی را آشکار کرد و نشان داد انتخاب  ساختار کانال 2۰۰۳در

 گیرد. ها توسط سلول چگونه با دقت اتمی صورت می یون 

 ( 2۰۰۶ماشین رونویسی )  .6

Roger Kornberg  ساختارRNA polymerase II ای که  را ثبت کرد؛ ماشین پیچیده

 کند.های قابل خواندن برای سلول تبدیل می دستورالعمل ژنتیکی را به پیام

 

 ( 2۰۰۹)  ها ژن   زبان   ٔ  ترجمه .7

  2۰۰۹در  Ramakrishnan  ،Steitz  ،Yonath  دست به —ژنتیک ٔ  ترجمه ماشین—ریبوزوم

 های عظیم آغاز گردید. آشکار شد و دوران تحلیل ساختاری پروتئین 

 ( 2۰۱2های مولکولی ) سیگنال  .8

را به تصویر کشیدند: راه سلول برای   GPCRهای  گیرنده   Kobilkaو   Lefkowitz، 2۰۱2در 

 های شیمیایی محیط.شنیدن پیام

 Cryo-EM  (2۰۱۷ )انقلابی به نام  .9

توان با میکروسکوپی نشان دادند که می  Dubochet  ،Frank  ،Henderson،  2۰۱۷در 

 نیاز از بلور. ها را در حالت طبیعی دید، بی کرایوالکترونی ساختار مولکول

 ( 2۰2۳دید ) نانو در خدمت زیست  .10

Bawendi ،Brus  ،Ekimov  ( با نقاط کوانتومیQuantum Dots  راهی برای ردیابی )

 . مولکولی شناسیزیست  با  نانو فیزیک  اتصال—مسیرهای زیستی یافتند 

 FOXP3   (2۰2۵ )کد ایمنی و ژن   .11



نوبل پزشکی را   Shimon Sakaguchiو    Mary Brunkow  ،Fred Ramsdellامسال، 

که    FOX (Forkhead Box) ٔ  دریافت کردند؛ ژنی از خانواده   FOXP3ژن  برای کشف  

کند. این پروتئین در مرکز  کد می   winged helixاز نوع  DNAی اتصال پروتئینی کلیدی با ناحیه 

کند. فهم ساختار این  ( قرار دارد و تعادل ایمنی را حفظ می Tregتنظیمی ) Tهای کنترل سلول 

 .است درمانی ایمنی  جدید  نسل هایدرمان  ٔ  ، دروازهDNAپروتئین و دینامیک اتصالش به  

 

 سازی شبیه   تا   مشاهده   از :  ساختار   بیولوژی   ٔ  آینده

اند، اکنون بیولوژی ساختار با جا کرده که ابزارهای نو تصویربرداری مرزهای مشاهده را جابه درحالی 

شود. یکی از  دقتی محاسباتی نیز بازخوانی می 

دینامیک  سازی  مسیرهای پیشرو، شبیه 

— است FOXP3پروتئین  (  MDمولکولی )

  مولکول  این ساختاری رفتار  تواند می  که  مدلی

و کوفاکتورهای    DNA به  اتصال  هنگام را

 بینی کند. بیان ژن پیش

های در این چارچوب، با استفاده از داده 

سازی  و اجرای شبیه   PDBساختاری پایگاه 

توان پایداری  در مقیاس صدها نانوثانیه، می

محاسبه کرد. چنین   MM-PBSAهای های اتصال را با روش و انرژی  winged helix  ٔ  ناحیه

  به  ایستا تصویر  از ساختار بیولوژی انتقال: است 2۰2۵ نوبل  مسیر  منطقی ٔ  هایی عملاً ادامهتحلیل 

 .بینیپیش قابل  و  دینامیک ایماده 

  محاسباتی هایمدل  که   جایی دیجیتال، ٔ  آینده  و  تجربی   ٔ  این نگاه جدید، پلی است میان گذشته 

 . بود خواهند  زیستی هایمولکول  رفتار  ٔ  کنندهطراحی  و بینپیش بلکه  دهنده،توضیح  فقط نه 

 

 CLOCKمولکول ماه: پروتئین 

 Circadian Locomotor Output Cycles Kaput نام کامل: 

 سلول  روزی شبانه هایچرخه  اصلی ٔ  کنندهتنظیم  نقش: 



در هر سلول بدن پستانداران ساعتی 

مولکولی وجود دارد که زمان را حس  

کند، خواب و بیداری، دما، و  می 

دارد.  متابولیسم را هماهنگ نگه می

قلب این ساعت، پروتئینی است به نام  

CLOCK — رهبر مانند  که مولکولی  

  را هابافت  ژنی  ریتم   شب، و  روز ارکستر

 .کند می  کنترل 

CLOCK   در هسته سلول عمل

دایمر    BMAL1کند و همراه با می 

-Eسازد. این کمپلکس به نواحی می 

box    درDNA  شود و بیان  متصل می

را فعال   CRYو    PERهایی نظیر  ژن

ها سپس به  کند. محصولات این ژن می 

CLOCK-BMAL1 گردند و  باز می

  2۴ای کنند، تا چرخه آن را مهار می 

سازی و خاموشی شکل  ساعته از فعال 

  که زمانیـساختاری نوسان  یک— گیرد

 .کند می  تنظیم  را ارگانیسم کل زیستی ساعت

  PASاست. دو دومین  bHLH–PASیک فاکتور رونویسی از خانواده   CLOCKاز دید ساختاری، 

های  که حفره کنند، در حالی و تشکیل یک دایمر پایدار را فراهم می  BMAL1امکان اتصال به  

کند. تعیین ساختار این مسیرهای انتقال سیگنال را تنظیم می  CLOCKدر   PAS-Bهیدروفوب  

های بزرگ بیولوژی ساختار یکی از چالش X-ray crystallographyو   Cryo-EMکمپلکس با  

  DNA-Proteinهای متقابل  مسیر کشف نقش  Å ۳٫2  رزولوشن در آن  تصویر   و  بوده اخیر  ٔ  در دهه 

 را روشن کرده است. 

تنها با اختلال خواب بلکه با دیابت،  نه  BMAL1و  CLOCKاز دید عملکردی، تغییرات در 

هایی در مسیر  همچنین فعالیت آنزیم  CLOCKاند. افسردگی فصلی و حتی پاسخ ایمنی مرتبط 

—شودسلولی کوپل می  ⁺NADطور مستقیم با سطوح  کند و به آمید را تنظیم می متابولیسم نیکوتین 

 . کنند می  صحبت  مشترک ساختاری مدار  یک در  متابولیسم  و  زمان که  معنا  این به

 



 سازی ساعت مولکولی دیدگاه محاسباتی ـ شبیه 

توان مانند یک پاندول درون هسته مدل کرد. با  را می   BMAL1و    CLOCKالگوی دینامیک بین 

نانویی، تغییر زاویه و نوسان  های میلی در بازه  ( MDسازی دینامیک مولکولی ) شبیه استفاده از  

دهد که دمای سلولی  توان مشاهده کرد. نتایج نشان می را می  PAS-Bو  PAS-Aهای حلقه 

”  Time gating“  نوعی —ها اثر داردPASصورت مستقیم روی باز و بسته شدن فضای بین به 

 مولکولی.

 stochasticسازی و مدل  single-cell transcriptomicsهای  ها در ترکیب با دادهاین تحلیل 

oscillation کند که ریتم سلولی را بازتنظیم کنند؛ مثلاً برای  ، راه را برای طراحی داروهایی باز می

 های متابولیک حاصل از کار شیفتی. ، یا در اختلال jet lagدرمان  

 

 شدن لاکتات دهیدروژناز: ریزی متابولیکی و مهار تترامری بازبرنامه 

 ** ایران   بومی   طبیعی   ترکیبات   ٔ  رویکردی بر پایه

 Computers in Biology and Medicineدر ژورنال  از مقاله تازه چاپ شده ما  

 

Mechanism-based targeting of lactate dehydrogenase 

tetramerization by naturally derived compounds: A 

survey of molecular docking, molecular dynamics, and 

QSAR analysis 

 توسط گروه پژوهشی بیوشیمی محاسباتی آکادمی زیستا 

 بنادکی و دانشجویان پژوهشی آکادمی زیستا()دکتر دهقان 

  و  گلیکولیز افزایش با که ایویژگی ، های اصلی سرطان استریزی متابولیکی یکی از شاخصبازبرنامه 

  هایایزوفرم ٔ  واسطه به  تغییرات  این از  ایعمده بخش . است همراه لاکتات مسیرهای  تغییرات

LDH-A/B  دهد. لاکتات دهیدروژناز یک آنزیم چهارزیرواحدی )تترامر( است که از اتصال دو  رخ می

گیری  شود. از این رو، هدفبیان می های توموری بیششود و در بسیاری از بافت دایمر تشکیل می 



  جلب  را اخیر تحقیقات ٔ  عنوان یک راهکار درمانی نوآورانه، توجه ویژهبه  LDHشدن  تترامری فرایند  

 .است کرده 

 

  ترکیب طبیعی فعال زیستی   ۵۰۰۰  از بیش، زیستا  آکادمی پژوهشی  تیم عنوانبه ، در این پروژه، ما

سازی دینامیک مولکولی  ، شبیه Dockingبرگرفته از گیاهان دارویی بومی ایران را با استفاده از  

(MD)   و مدلQSAR  شدن بررسی کردیم تا امکان مهار فرایند الیگومریLDH   .را ارزیابی کنیم

  پایداری در  نواحی این شدند؛ انتخاب ساختاری هدف عنوانبه  دایمر رابط  در  کلیدی   ٔ  چهار خوشه

 .دارند  اساسی نقشی  تترامر

)از انار( و    Punicafolinویژه،  ها هفت ترکیب با پتانسیل مهاری قوی را شناسایی کرد. به سازیشبیه

Myricetin galloyl-hexoxide  های دایمر را تثبیت کرده و مانع از  )از سماق( کونفورماسیون

 Correlationو    Principal Componentهای  گیری تترامر فعال شدند. تحلیل شکل

Dynamics  پذیری در رابط دایمر عامل کلیدی مهار مؤثر است. علاوه بر  نشان داد که کاهش انعطاف

𝑅2با ضریب   QSARاین، مدل  =   فعالیت–بینی بالایی برای ارتباط ساختارتوان پیش 0.8883

 . داد ارائه

از طریق ترکیبات طبیعی   LDHشدن دهد که تنظیم دینامیک الیگومری نتایج این پژوهش نشان می 

گشاید و  می های گیاهی داروهای ضدسرطان مبتنی بر فرآورده   ٔ  ای برای توسعهایران، مسیر تازه 

 است. ساختار و تنوع زیستی بومی ایران تحلیل محاسباتی، زیست ای از همکاری موفق میان  نمونه 



 

 پروتئین   جهان   – ساعته آکادمی زیستا   ۴۵دوره  

 پپتید   طراحی   و   ساختاری   مطالعات   ٔ  دوره

 پروتئین   جهان   به   ورود   – در آکادمی زیستا 

 بنادکی نویسنده: دکتر نجمه دهقان 

 (Zista Academy) محاسباتی، آکادمی زیستا-بیوفیزیک ساختاریگروه پژوهشی 

 

  تا گرفته  هاواکنش  کاتالیز از. زنند می  رقم  را زندگی ٔ  ها هستند که قصه در هر سلولی از بدن، پروتئین

رفتار  و   فرد بعدی منحصربه ساختار سه   کند،می  خاص  را  پروتئین یک آنچه حیاتی،  هایسیگنال تنظیم 

 هایروش  ٔ  است. درک این ساختارها، کلید رمزگشایی از عملکرد بیولوژیکی و توسعه   دینامیکی آن 

 .است نوین درمانی

محاسبات  اما در دنیای امروز، فهم این ساختارها فقط با چشم میکروسکوپ ممکن نیست؛ باید با  

  حوزه  این. شودمی  تبدیل  طراحی هنر  به  ساختار علم که   جایی همان ،  ها شد وارد قلب اتم   مولکولی 

  است قدرتمندی ابزارهای بر  تسلط   نیازمند  و  است کامپیوتر   علوم و  آماری  فیزیک   بیوشیمی، از ترکیبی 

 .کنند  سازیشبیه  را هابیومولکول  ٔ  پیچیده  رفتارهای بتوانند  که 

 

 ساعته   ۴۵از تئوری تا طراحی واقعی: نگاهی عمیق به مسیر  

بیوفیزیک، دانشگاه   PhD) بنادکی، با تدریس دکتر نجمه دهقان زیستا   آکادمی   ٔ  ساعته  ۴۵  ٔ  دوره

شده است تا  مسیری طراحی ، لوزان، سوییس، EPFL، با سابقه تحقیقاتی در دانشگاه  تربیت مدرس 

  دینامیکی واقعی- علمی و استراتژیک تا بررسی دقیق و مطالعاتی ساختاریپژوهشگر بتواند از مشاهده 

  ٔ  ای طراحی شده که پلی میان دانش پایهگونه پیش برود. این دوره به   زیستی   بر مولکول های 

  ایجاد مولکولی سازیشبیه  و  بیوانفورماتیک  ٔ  پیشرفته هایمهارت  و و سلولی و مولکولی  بیوشیمی

 .کند 



  عملکرد – سازی  ساختارها و مدل درک ساختار پروتئین ای و کاملاً عملی، از  صورت پروژه این دوره به 

یابد. تأکید اصلی بر کاربرد عملی  سازی پپتیدهای نوین پایان می شود و با طراحی و شبیه آغاز می 

 .افزارهانرم  Syntax ابزارها و تفسیر فیزیکوشیمیایی نتایج است، نه صرفاً یادگیری

 .تبدیل شدن از کاربر صرف ابزار به یک طراح مولکولی آگاه :هدف کلیدی 

 

 ست؟این دوره برای چه کسانی 

  واقعی  پژوهش در  و  برود فراتر   افزارنرم ٔ  خواهد از یادگیری ساده این دوره برای هر کسی که می

 :است آلایده  شود،  توانمند 

در  دانشجویان تحصیلات تکمیلی    :ارشد و دکتری   ، )کارشناسی همه مقاطع    دانشجویان   .1

شناسی مولکولی، بیوتکنولوژی، نانوبیوتکنولوژی، شیمی  های بیوشیمی، بیوفیزیک، زیست رشته 

دانشجویان    .نامه خود دارند دارویی و داروسازی که نیاز به یک بخش محاسباتی قوی در پایان 

کارشناسی زیست و دکتری پزشکی و داروسازی که می خواهند هر چه سریعتر تحقیقات 

 محاسباتی خود را شروع کرده و به مقاله برسند. 

  به  شدن وارد  و  ساختارمحور  ٔ  که به دنبال ساختن رزومه  :پژوهشگران جوان )پسا دکتری(  .2

 .هستند  پروتئین«  طراحی و  »ساختار جهانی اکوسیستم

خواهند وارد صنایع دارویی و بیوتکنولوژی شوند و  افرادی که می  :مند التحصیلان علاقه فارغ  .3

 .سازی مولکولی را به عنوان یک مزیت رقابتی استفاده کنند های مدل مهارت

 

 ساعت(   ۴۵ساختار تفصیلی محتوای آموزشی ) 

  سازیشبیه  و سازیمدل  از  خاصی ٔ  شود که هر بخش بر جنبهدوره به دو بخش اصلی تقسیم می 

 .است متمرکز

و کسب     پیشرفته Docking سازی ساختاری وساعت(: مدل   2۵بخش اول ) 

 توانایی طراحی پپتید 

  بینیپیش  بر آن تمرکز و  کند می  فراهم  را هامولکول  کنشبرهم  ٔ  این بخش پایه و اساس درک نحوه 

  .است هدفمند  هایکنش برهم  و ساختار



 :   پروتئین   ساختار   ٔ  مبانی پیشرفته .۱

 .بازبینی اصول ساختارهای دوم و سوم )آلفا هلیکس، بتا شیت، صفحات نامنظم( •

 .معرفی مفاهیم انرژی آزاد گیبس در تاشدگی پروتئین •

 Disulfide Bonds, Metal) های غیرمعمولبررسی اتم  و  معیارهای کیفیت ساختار •

Ions). 

  Homology Modeling سازی ساختارمدل  .2

افزار  استفاده از نرم  :(Homology Modeling) سازی بر اساس همولوژیمدل  •
Modeller. 

o انتخاب الگو (Template) مناسب از PDB. 

o تراز کردن توالی (Sequence Alignment)  سازیو اهمیت آن در مدل. 

o  ها و انتخاب بهینه با استفاده از پارامترهای آماریای از مدل تولید مجموعه. 

o   مدل سازی پروتئئین موتانت، تک زنجیره ، چند زنجیره ، کایمر، دی سلوفید دار و

 هترو اتم دار 

o همولوژیروش های تولید شده مدل  اعتبار سنجی. 

 انجام داکینگ مولکولی و تحلیل نتایج    .۳

 .(Search Algorithms) های جستجواصول انرژی و الگوریتم  :Docking ای بر مقدمه  •

• Docking پپتید – پروتئین (Peptide-Protein Docking): 

o  استفاده از ابزارهای تخصصی مانندClusPro (برای Docking پروتئین –

 .و رویکردهای ویژه برای پپتیدها (پروتئین

o  سازی لیگاند )پپتید( و گیرنده )پروتئین( برایآماده Docking. 

o تحلیل و انتخاب بهترین کانفورماسیون (Cluster Analysis). 

o  انجام داکینگ پروتئین و مولکول کوچک با مولگرو 

 :طراحی پپتیدهای هدفمند .4

 .(Chimeric Peptides) طراحی پپتیدهای کایمریک .1

و اهمیت   (Metal-Binding Peptides) طراحی پپتیدهای متصل به یون فلزی .2

 .آن در ساختارهای کوفاکتوری

بر اساس   (Inhibitory Peptides) اصول طراحی پپتیدهای مهارکننده .3

 .فعال ٔ  های کلیدی در ناحیهماندهباقی



کنندگان یک هدف  شرکت  :پروژه طراحی پپتید ساختارمحوراجرای یک مینی  .5

،  Docking هاییافته  اساس  بر  و  کرده  انتخاب را( زابیماری  ٔ  پروتئینی )مثلاً یک گیرنده 

 .کنند یک پپتید هدفمند طراحی می

ساعت(:    2۰بخش دوم )
 سازی دینامیک مولکولیشبیه 

(MD Simulation)   و تحلیل

 ترمودینامیکی 

ها و  این بخش بر پویایی سیستم 

 هایانرژی  دقیق ٔ  محاسبه

  برای که   دارد تمرکز   کنشبرهم

 Docking نتایج اعتبارسنجی

 .حیاتی است

 : محیط محاسباتی و نصب ابزارها   .۱

های ضروری برای مدیریت پروژه  :(Bash Scripting) لینوکسآشنایی با محیط   •

 .سازیشبیه

 :MD های قدرتمند اندازی بسته نصب و راه  •

 روی دیتای واقعی   سازی دینامیک مولکولی اجرای شبیه  .2

 :MD سازی سیستم برایآماده  •

o تعبیه ساختار Dock شده در محیط آب (Solvation). 

o هاسازی بار الکتریکی با افزودن یون خنثی (Ion Placement). 

o  سازیمراحل بهینه (Minimization)  سازیو تعادل (Equilibration) – 

 .فشار  و  دما کنترل   ٔ  مرحله 

–مدت )نانوثانیه( روی سیستم پپتید های طولانی سازیاجرای شبیه :واقعی  MD اجرای  •

 پروتئین-لیگاند و پروتئین-، پپتید به تنهایی، پروتئینپروتئین

o تعیین پارامترهای دما (NVT) و فشار (NPT). 

 : تحلیل پویایی سیستم و ترمودینامیک   .۳



 :تحلیل ساختاری پویایی •

 آموزش بیش از ده آنالیز با تحلیل •

 :های پیشرفته محاسبه انرژی اتصال با روش  •

o  استفاده از روش$\Delta G_{binding}$  محاسبه شده باMM/PBSA 

 محاسبه انرژی آزاد اتصال در فاز محلول 

o تحلیل سهم رزیدوها (Residue Contribution Analysis): استفاده از 

MM/PBSA  انرژی بیشترین که   کلیدی  ٔ  تر اسیدهای آمینه برای شناسایی دقیق  

 + Delta G_{binding} = \Delta E_{MM}\ ] .کنند می   فراهم  را اتصال

\Delta G_{solv} - T\Delta S ] 

o  های خام به نتایج علمی قابل ارائهها و تبدیل داده تفسیر کامل خروجی. 

 

 دستاورد نهایی شما: پژوهشگر ساختارمحور 

های عملی و درک عمیق خواهید داشت که شما  ای از مهارتساعته، شما مجموعه  ۴۵ ٔ  در پایان دوره

 :سازدهای پژوهشی سطح بالا آماده می را برای ورود به پروژه 

سازی کرده و  توانید ساختارهای پروتئینی با دقت بالا را مدلمی  :سازی و تحلیل ساختاری مدل      

 .ها را از منظر بیوفیزیکی تحلیل کنید آن

در سطوح مختلف پیچیدگی )از ساده تا   Docking توانایی اجرای :Docking اجرای کامل      

سازی دینامیک  شبیه       .خاص ٔ  مبتنی بر شواهد( و انتخاب الگوریتم مناسب برای مسئله 

  نموده  اجرا را سازیشبیه  کرده، پیکربندی را  پروتئین–توانید یک سیستم پپتید خودتان می  :مولکولی 

های قادر خواهید بود انرژی اتصال را با روش  :تفسیر ترمودینامیکی       .کنید  تحلیل  را  آن پایداری و

خروجی        .های مولکولی را شناسایی کنید کنش ترین برهم محاسبه و مهم  (MM/PBSA) دقیق

، تصاویر ساختاری با RMSD شامل نمودارهای) خروجی پژوهشی باکیفیت و قابل چاپ :پژوهشی

  ٔ  آماده  :المللی آمادگی بین       .برای رزومه یا مقاله خواهید داشت کیفیت بالا و جداول انرژی

 RCSB هایداده  با  کار ٔ  شوید که عموماً بر پایهمی   جهان پروتئین   المللیبین  هایپژوهش در حضور

 .اند بنا شده

 :RCSB پوشش عملی

ورودی دارد. پس از گذراندن   هزار  2۳۰بیش از   RCSB (PDB) بانک جهانی ساختارهای پروتئینی

هزار ساختار   ۱۶۰، یعنی نزدیک به  این مجموعه  ٪۷۰کامل این دوره، شایستگی کار عملی روی حدود  

سازی دینامیک مولکولی  تا شبیه  Docking و اولیه  سازیمدل   از — دست خواهید آورد ، به پروتئینی 



  بر که   شوید  المللیبین  هایپروژه  وارد سازدمی قادر را شما دسترسی،  ٔ  های پیچیده. این دامنهسیستم

 .شوند اجرا می  RCSB واقعی هایداده   ٔ  پایه

 

 چرا آکادمی زیستا؟

  یک با  آموزشی ٔ  دوره  یک  تفاوت   که کنیممی   درک  ما. است کنارتان در  نهایی ٔ  زیستا از صفر تا پروژه 

 .آن است محوری پشتیبانی و پروژه  سطح در   توانمندسازی، ٔ  دوره

دسترسی مستقیم به مدرس دوره برای رفع اشکالات عمیق  :پشتیبانی علمی مستقیم  •

 .بیوشیمیایی و محاسباتی

افزار نیست؛ آموزش این است که بدانید چرا یک پارامتر را  آموزش فقط نرم  :رویکرد تحلیلی  •

 .کنید و چه معنایی در فیزیک مولکولی داردتنظیم می 

راهنمایی گام به گام برای تبدیل نتایج نهایی دوره به یک پروژه قابل انتشار  :مشاوره پژوهشی  •

 .نامهیا بخشی مستند از پایان 

 .است ای در جهان پروتئین تبدیل دانشجو به پژوهشگر حرفه  _  هدف این دوره صرفاً آموزش نیست

 

 :نام و اطلاعات بیشتر ثبت 

 zista_Academy_real@تلگرام  

 درصد تخفیف     ۶۰تا    ۵۰تا ده آبان  
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 مسیر شما   قدرتمند   جهان پروتئین، جایی برای آغاز 

  



 


