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 مقاله پژوهشی  

 یاز مواد مختلف و داروها یادیاتصال به گستره ز ییخون است که توانا هاینیپروتئ نیتراز مهم یکی یسرم انسان نیآلبوم مقدمه:

پژوهش به مطالعه  نیدارد. در ا یمهم ارینقش بس ییدر مطالعات دارو نیشناخت سرم آلبوم نیبنابرا ؛را دارد نیمانند وارفار یمختلف
 .پرداخته شد نیسرم آلبوم نیاتصال وارفار گاهیجا هایماندهیباق کینامید

گرومکس  یافزارسپس به کمک بسته نرم. شد دریافت RCSBداده  گاهی( از پاPDB ID:4G04) نیآلبوم یبعد 3ابتدا ساختار  روش:

  انجام شد.بر روی زنجیره آی این ساختار کریستالوگرافی  هینانوثان 30در مدت  یمولکول کینامید یسازهیشب

 218 و 186 نینیآرژ ماندهیباق 2اتصال انجام شد، مشاهده شد که  گاهیجا هایماندهیباق یکه بر رو RMSD زیاز آنالبا استفاده  :نتایج

کمتر است و  هانینیاز آرژ یول ؛هستند یادیز راتییتغ یدارا باًیتقر 190و  185 نیزیل ماندهیباق 2هستند،  یادیز RMSD راتییتغ یدارا
با سطح در دسترس حلال  هاماندهیباق RMSD راتییهستند. تغ یکم اریبس راتییتغ یدارا 189 نیسید گلمانن گرید هایماندهیباق

 دارد. میرابطه مستق

با توجه  یمتنوع یونیکنفورماس هایتیوضع تواندیم نیدر آلبوم نیاتصال وارفار گاهیکه جا داددست آمده نشان ه ب جینتا گيري:نتيجه

دسته  3به  هاماندهیباق ،جیمهم باشد. در کل بر اساس نتا اریدارو بس یدر طراح تواندیمسئله م نی. اردیخود بگ ایهماندهیباق کینامیبه د
 دآییاتصال به حساب م گاهیجا هایماندهیباق نیتراز مهم یکیکه بر اساس مقالات مختلف  214 پتوفانتری هاآن انی. از مندم شدیتقس
 .شد یبنداتصال دسته گاهیجا هایدهمانیباق نیترکم تحرک ءجز

 

 یآر ام اس د آزاپروپازون، ،Iاتصال سادلو  گاهیجا ،یمولکول کینامید یسازهیشب ،یسرم انسان نیآلبوم ها:كليد واژه
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 قدمه م
یکی از  (Human Serum Albumin)آلبومین سرم انسانی 

 %80های پلاسمما خمون اسمت کمه حمدود ترین پروتئینفراوان
این پروتئین، پروتئینمی  .[1] کندمیمین أفشار اسمزی خون را ت

بماقی مانمده اسمت و  585کروی و تک رشته اسمت کمه دارای 
همچنین مطالعات بمر روی کریسمتال بمه دسمت آممده از ایمن 

( اسممت و III و I،IIدومممین ) 3پممروتئین نشممان داده کممه دارای 
سرم آلبومین  .[1-4] استB  و Aزیردومین  2هردومین دارای 

 (CYS34)سمولفید و یمک سیسمتئین آزاد پیوند دی 17دارای 
شمود و بمه رمورت سرم آلبومین در کبد ساخته می .[4،5]است 

شود. بمر روی یک پروتئین غیر گلیکوزیده وارد گردش خون می
های مختلف تحقیقات زیمادی انجمام دههاین پروتئین در طول 

زیرا مطالعات نشان داده که سمرم آلبمومین توانمایی  ؛شده است
یمون روی،  نظیمراتصمال بمه گسمتره زیمادی از ممواد مختلمف 

هممای مختلممف اسممیدهای بممرب، اسممیدهای آمینممه، متابولیت
روبین و ...( و مواد دیگر را دارد. همچنین داروهای مختلف )بیلی

ارین با کممک ایمن پمروتئین در بمدن بمه گمردش در مانند وارف
بنابراین شناخت سرم آلبومین در مطالعات دارویی نقش  ؛آیندمی

 .[4،6-8]بسیار مهمی دارد 

های اتصال سرم آلبومین کمک مهممی جایگاهبیشتر شناخت    
ترکیباتی که به وسیله این مطالعه برهمکنش سرم آلبومین با  به

 1970. در دهممه کنممدیم ،شمموندمی جاجابممهپممروتئین در خممون 
Sudlow اولممین کسممانی بودنممد کممه بممر روی  و همکمماران

برهمکنش بین سمرم آلبمومین و ترکیبمات دارویمی بمه وسمیله 
های اتصالی کمه ایمن های آزمایشگاهی کار کردند. جایگاهروش

 Sudlow-site)های جایگاه گروه بر روی آن کار کردند به نام

I,II)  گاه اتصال جای .[9]بودI همای مخصوص اتصال بمه آنیون
بما  (heterocyclic anions)ای نماهمگن دارای ساختار حلقه

مخصمموص اتصممال بممه  IIاسممت و جایگمماه اتصممال  بممار خن ممی
های دارای حلقه آروماتیکی است همچنین بر پایه کربوکسیلات

هما بمه اتصال دو دارو مهم وارفمارین و ایبموپروفن ایمن جایگاه
و جایگماه  (warfarin site)ایگاه اتصمال وارفمارین های جنام

 شموندنیمز شمناخته می (ibuprofen site)اتصال ایبموپروفن 
تحقیقات دربماره بمرهمکنش اسمیدهای بمرب و سمرم  .[9،10]

-10] های مختلفی گمزارش شمده اسمتبه وسیله گروهآلبومین 

هفمت جایگماه اتصمال  و همکاران Curryبه عنوان م ال  .[12
رای اتصال اسمیدهای بمرب بمه سمرم آلبمومین از روی مجزا ب

 .[6] اندکریستال گرافی سرم آلبومین فرض کرده
باشد که می یدیراستروئیغالتهاب آزاپروپازون یک داروی ضد   

ای نماهمگن اسمت. از ایمن دارو در درممان دارای ساختار حلقمه
دردهای مفصملی و علاملانی، روماتوئیمد مفصملی، نقمرس و ... 

شود. این دارو به جایگاه اتصمال وارفمارین آلبمومین ده میاستفا
  .[13-15] شودسرم انسانی متصل می

در مطالعات طراحی دارو شناخت موانع کنفورماسیونی در روند    
شناسایی لیگاند هدف بسیار مهم است. بمرای انجمام ایمن کمار 

های مختلفی که شامل کریستالو گرافی اشعه ایکمس، ان روش
و میکروسکوپ  (Nuclear Magnetic Resonanceآر )ام 

 (Scanning Electron Microscope)الکترونممی نگمماره 
همای محاسمباتی تموان از روشهما میوجود دارد. علاوه بر این

 Molecular)سمممازی دینامیمممک مولکمممولی ماننمممد شبیه

Dynamics Simulation) سمممازی اسمممتفاده کمممرد، شبیه
دهمد تما پمروتئین از حالمت ا میدینامیک مولکولی این امکان ر

تری استاتیک به حالت دینامیک درآمده و مطالعات بهتر و دقیق
همچنین مشماهده شمده اسمت  .[16،17] بر روی آن انجام شود

سمازی دینامیمک همای شبیهوقتی که برای بمازدهی بهتمر داده
هتمری بنتمایج  ،شودسازی داکینگ استفاده میمولکولی از شبیه

بمرای  .[18] آیمدهای تجربی بمه دسمت میروش در مقایسه با
شناخت بهتر سرم آلبومین هم از مطالعات دینامیک مولکمولی و 

 (Square Deviation‐Mean‐Root)آنالیزهای آن ماننمد 
RMSD  و(Square Fluctuation‐Mean‐Root )
RMSF امما در ایمن مطالعمات  ؛[19-21] استفاده شده اسمت

 ها به رورت مجزا پرداخته شده است.ماندهکمتر به آنالیز باقی
های جایگماه ماندهبه آنالیز مجزای باقی سعی شددر این مطالعه 

اتصال پروتئین آلبمومین سمرم انسمانی بما اسمتفاده از تکنیمک 
 . پرداخته شوددینامیک مولکولی  یسازهیشب

  

 روش
سممازی ، یممک پایگمماه داده هخیرهRCSB PDB پایگمماه داده

همای زیسمتی از بعدی درشمت مولکول 3اطلاعات ساختارهای 
 ،بما کممک ایمن پایگماه داده .[22،23]هما اسمت جمله پروتئین

نوع وحشی با شناسمه پمی  بعدی آلبومین سرم انسانی 3ساختار 
سممازی بممه منظممور انجممام شبیه PDB ID:4G03دی بممی 

کمه بمه بعدی پروتئین  3ساختار  دینامیک مولکولی دریافت شد.
بممممی .دی.ازون بمممما شناسممممه پیآزاپروپممممهمممممراه داروی 

PDBID:2BX8 کریسممتال در پایگمماه داده -بمه رممورت کممو
RCSB  و بمرای شناسمایی جایگماه  نیز دریافت شدموجود بود

 .اتصال آزاپروپازون از آن استفاده شد
 زاریمافرممن بسته ولکولی به کمکمیک ممازی دیناممسشبیه   
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ب . از آانجمام شمد 5.5.4نسمخه  (GROMACS) گرومکس
TIP3P همچنممین بممرای  ،بممه عنمموان حمملال اسممتفاده شممد

یون سدیم اضافه شد تا بمار سمامانه بمه  15سازی سامانه،  یخن
اس  99های نیرو از امبمر تعادل برسد و خن ی شود. برای میدان

سمازی استفاده شد. مدت زممان شبیه (AMBER99SB)بی 
نظر گرفتمه ثانیه در فمتو 2نانو ثانیه بود و هر گام آن معادل  30
   شد.

به منظور پیدا  1.13.1نسخه  (Chimera) کایمرا افزارنرماز    
هایی که در شکاف جایگاه اتصمال قمرار دارنمد، ماندهکردن باقی
 4هایی کمه در حمد فارمل رورت باقی ماندهبدین .استفاده شد

 20انتخماب شمدند کمه  ،داشتند قرار ترکیب داروییآنگسترومی 
 . باقی مانده بودند

  (Accessible Surface Area) سطح در دسترس حلال
سممطح در  (VADAR) بما اسمتفاده از سممرور اینترنتمی وادار   

جایگماه اتصمال سمرم  یهامانمدهیباق (ASA) دسترس حلال
های این سمرور فمرم مطلمق . از دادهآورده شددست ه آلبومین ب

سممطح در دسممترس حمملال مممورد اسممتفاده قممرار گرفممت کممه 

 .بودون آن برابر آنگستروم مربع دیمانسی
 

 نتایج
افمزار های جایگاه اتصال به کمک نرمماندهبرای تشخیص باقی

کممایمرا از سمماختار آلبممومین سممرم انسممانی بممه همممراه یکممی از 
های آن به نام آزاپروپازون که در جایگاه اتصال وارفمارین لیگاند

رد، قرار دارد و در دردهمای مفصملی و علاملانی همم کماربرد دا
لذا در این پژوهش به جایگاه اتصال مورد مطالعمه،  ؛شداستفاده 

افمزار آزاپروپازون گفته شد. با کمک نرم-جایگاه اتصال وارفارین
آنگسترومی قرار داشمتند،  4هایی که در فارله ماندهکایمرا باقی

، 186اند از: آرژینمین عبارت آنباقی مانده  20که  شدشناسایی 
، 185، 182، لوسمین 290و  264، 142وسین ، ایزول257و  218
، فنیمل 199و  190، لیزین 242و  146، هیستیدین 238و  219

، 193، سمممرین 189، گلیسمممین 150، تیمممروزین 149آلانمممین 
توان گفت (. به تقریب می1)شکل  291، آلانین 214تریپتوفان 

ها متعلق به جایگاه اتصال اول سرم آلبمومین که این باقی مانده
  .بودند ،ه جایگاه اتصال وارفارین معروف استکه ب

 

 

آزاپروپازون به شکل فضا پر كن گانديبه همراه ل نيسرم آلبوم :1 شکل  

 .اندها بربسب خوردهماندهاند و تعدادی از باقیهای جایگاه اتصال با رنگ قرمز مشخص شدهلیگاند با رنگ آبی و باقی مانده *

سمازی ری سماختار در محمیش شبیهدر ابتدا برای بررسمی پایمدا
( بمرای کمل RMSD) دینامیک مولکولی آنمالیز آر ام اس دی

قابمل  1پروتئین محاسبه شد. نتیجمه ایمن محاسمبه در نممودار 
تغییمرات آر ام  شمدمشاهده است. بنان که در این نمودار دیده 
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تا  بودنانوثانیه  18پیکوثانیه که معادل  18000اس دی از حدود 
را آن پایمداری  ،اسمتنانوثانیمه  30سازی که ن شبیهانتهای زما

 .دادنشان 

 

نانوثانيه 30آر ام اس دي كل  براي كربن آلفا در پروتئين آلبومين سرم انسانی در مدت  :1 نمودار  

محور ایکس زمان بر حسب پیکو ثانیه است و محور وای مقدار آر ام اس دی بر حسب نانومتر است. *  

 

ها آنالیز آر ام اس ماندهیرات کنفورماسیونی باقیبرای مطالعه تغی
های جایگماه مانمدهتک باقیدی به رورت اختصاری برای تک

آنالیز در نممودار اتصال وارفارین محاسبه شد که نتایج حارل از 
های ماندهبندی باقینشان دهنده دسته 2. نمودار ارائه شد 3و  2

و نمودار  بودام اس دی این جایگاه اتصال بر اساس میانگین آر 
های مانمدهنشان دهنمده تغییمرات مقمادیر آر ام اس دی باقی 3

 2. در نممودار اسمتنانوثانیمه  30جایگاه اتصال در مدت زممان 
ها بر اسماس مقمدار متوسمش آر ام باقی مانده شدبنان که دیده 

 2اند. دسمته اول شمامل دسته تقسمیم شمده 3اس دی خود به 
کمه دارای بیشمترین مقمدار متوسمش  بمود 218و  186آرژینمین 

 14/0و  127/0. ایمن مقمدار بمین بودنمدتغییرات آر ام اس دی 
 185و لوسمین  190مانده لیمزین باقی 2. دسته دوم شامل است

و  048/0همما بممین کممه مقممدار متوسممش آر ام اس دی آن اسممت
هما و دسته سوم که مقدار متوسمش آر ام اس دی آن بود 085/0
. در بخش شدمانده باقی 16و شامل  است 042/0 و 011/0بین 

آرژینین مربوط بمه ایمن  3، تغییرات آر ام اس دی 3الف نمودار 
آرژینمین ایمن  3از  2. بر اساس نممودار شدجایگاه اتصال دیده 

مورد در دسته سوم قرار  1مورد در دسته اول و  2جایگاه اتصال 
ارای بیشمترین د 218و  186آرژینمین  2دارد. به این معنی کمه 

های این جایگماه ماندهتغییرات کنفورماسیونی در میان همه باقی
ای در ( به شکل غیر منتظمره257و آرژینین سوم ) بودنداتصال 

آرژینین  3. سطح در دسترس حلال برای گرفتدسته سوم قرار 
 7/45، 113به ترتیب شامل  257و  218، 186مورد بحث یعنی 

نکتمه  2. ایمن مسمئله در بردارنمده ودبمآنگستروم مربع  3/14و 
 3مقمدار سمطح در دسمترس حملال بمرای ایمن  -1: بودجالب 

هما تغییمر مانده متناسب با مقدار متوسمش آر ام اس دی آنباقی
( به مقمدار 218مقدار سطح در دسترس آرژینین دوم ) -2. نمود
امما  ؛داد( کاهش نشان 186توجهی نسبت به آرژینین اول )قابل

دار متوسمش ثیر بندانی بر روی مقأتوجه کاهش تار قابلاین مقد
کمه تغییمر مقمدار  داد. این مسمئله نشمان آر ام اس دی نداشت

های آرژینینمی تما حمدود مانمدهمتوسش آر ام اس دی برای باقی
 . کردزیادی در برابر کاهش سطح در دسترس حلال مقاومت 

هما ی از آنکه یک شدهای جایگاه اتصال دیده در مورد لیزین   
امما در گمروه دوم قمرار  ؛بموددارای متوسش آر ام اس دی بمالا 

توان گفت متوسش تغییرات آر ام اس دی کلی می. به طورگرفت
همای جایگماه و به تبمع آن تغییمرات کنفورماسمیونی در آرژینین

اما بررسی سمطح  ؛ستا هااتصال به طور متوسش بیشتر از لیزین
همما میممزان ه هماننممد آرژینینکمم داددر دسممترس حمملال نشممان 
ها با سطح در دسمترس حملال ماندهتغییرات آر ام اس دی باقی

، 190رابطه مستقیم دارد. سطح در دسترس حلال برای لیمزین 
 . بود 4/18، 199و برای لیزین  5/74
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( در دسمته 190ممورد ) 1لوسین موجود در جایگاه اتصمال،  4از 
 .  تگرفمورد در دسته سوم قرار  3دوم و 

الگوی تغییرات آر ام اس  شدمشاهده  ،بخش الف 3در نمودار    
بما یکمدیگر  257و  218، 186مانده آرژینینمی باقی 3دی برای 

با دامنه نوسمان انمدک  257آرژینین  همچنینهایی دارد. تفاوت
امما آرژینمین  شمد؛سازی در پایین نمودار مشاهده در طول شبیه

اس دی هسممتند کممه در رنممج  دارای نوسممان آر ام 218و  186
و  186. به ایمن ترتیمب آرژینمین دادرخ  257متفاوتی نسبت به 

در طول  257در ارتفاع بالاتری از آر ام اس دی نسبت به  218
بخمش المف  در همچنینسازی، نوسان دارند. نانوثانیه شبیه 30

هممای مربمموط بممه در ابتممدای منحنی مشمماهده شممد 3نمممودار 
 کمی تغییرات الگوی نوسان مشاهده 218و  186های آرژینین

 218و  186و بخمش اعظمم  257امما بمرای کمل طمول  شد؛ 
 نشد.تغییرات الگوی نوسان مشاهده 

ی نوسمان در های نمودار ماکزیمم تغییرات الگمودر کل منحنی
و در این قسمت پس از آلانین  193مانده سرین قسمت ج، باقی

ی نوسمان بنمدان لگموقرار دارد. در قسممت   تغییمرات ا 291
فقش برای فنیل آلانین به مقمدار انمدک مشماهده  نشدمشاهده 

های جایگاه که مربوط به ایزولوسین و لوسین . در قسمت تشد
کمه در اک مر مواقمع زیماد  شمدهایی مشاهده ، نوسانبوداتصال 

 185ها بیشتر به لوسمین نیستند. در این قسمت ماکزیمم نوسان
رات قابمل هکمری در نوسان تغییم .بودط مربو 264و ایزولوسین 

و  190. در قسمت ب در همر دو لیمزین قسمت پ مشاهده نشد
. ایمن تغییمرات الگموی نشمد تغییرات الگو نوسان مشاهده 199

های نوسان بیشتر نشان دهنمده امکمان انتخماب کنفورماسمیون
بنمابراین در  اسمت؛ هانهیدآمیاسموسیله زنجیره جمانبی ه پایدار ب

، تنهما یمک نشمده تغییرات الگوی نوسمان مشماهده مواردی ک
مانده مربوطمه امکمان دارد. البتمه ایمن کنفورماسیون برای باقی

تغییرات در الگوی نوسان ممکن است به دلیل تغییرات مربموط 
 به جایگاه زنجیره جانبی یا اسکلت ارلی پروتئین هم باشد. 

 

 

 

 هاي جایگاه اتصال تركيب آزاپروپازون بر روي پروتئين آلبومين سرم انسانیماندهميانگين تغييرات آر ام اس دي باقی :2 نمودار

 .بودها های جایگاه اتصال است و محور وای مقدار میانگین تغییرات آر ام اس دی آنماندهمحور ایکس نام باقی *
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روي پروتئين آلبومين سرم انسانی هاي جایگاه اتصال تركيب آزاپروپازون بر ماندهآر ام اس دي باقی :3 نمودار  

، نممودار پ 199و  190، نممودار ب شمامل لیمزین 257و  218، 186ها اسمت. نممودار المف، نممودار آرژینمین ماندهمحور ایکس زمان بر حسب پیکو ثانیه است. محور وای مقدار آر ام اس دی باقی* 

، سمرین 189و نممودار ج شمامل گلیسمین  150، تیروزین 214، تریپتوفان 149، نمودار   فنیل آلانین 238و  219، 185، 182لوسین و  142، 290، 264، نمودار ت ایزولوسین 242و  146هیستیدین 

 .بود 291و آلانین  193
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 گيريبحث و نتيجه
همای انسمانی بما ترین پروتئینآلبومین سرم انسانی یکی از مهم

وظیفمه عملکردهای گوناگون است که در پلاسمای خون انجام 
کنممد. داروی آزاپروپممازون کممه جایگمماه اتصممال آن در ایممن می

تمرین داروهما در ، یکی از مهمپژوهش مورد مطالعه قرار گرفت
همای مفصملی و علاملانی اسمت. در ایمن حوزه درممان بیماری

های این جایگاه اتصال با ماندهپژوهش به مطالعه دینامیک باقی
. رداختمه شمدمولکولی پسازی دینامیک استفاده از تکنیک شبیه

توانمد که این جایگماه اتصمال می داددست آمده نشان ه نتایج ب
های خمود مانمدههای متنوعی با توجه به دینامیک باقیوضعیت

توانمد در مطالعمات اتصمال دارو بمه ایمن بگیرد. این مسمئله می
یک  پروتئین بسیار مهم باشد. در پژوهش حاضر فقش به مطالعه

و برای شناخت بیشتر آلبمومین سمرم  داخته شدجایگاه اتصال پر
های اتصال دیگر آلبومین نیز مورد انسانی بهتر است که جایگاه

 مطالعه قرار بگیرد.
در بسیاری از مطالعات دینامیک مولکمولی بمر روی آلبمومین    

در حالی که  بود،تمرکز بر روی مقایسه فرم با دارو و بدون دارو 
های ماندهوی مطالعات دینامیک باقیدر مقاله حاضر تمرکز بر ر

-27] مربوط به جایگاه اتصال وارفارین بدون اتصمال دارو بمود
24].  
مورد  های جایگاه اتصال در آلبومین جدیداًماندهدینامیک باقی   

، و همکماران Mukherjee پژوهشتوجه قرار گرفته است. در 
 در 214مشخص شده است که روتامرهای مختلمف تریپتوفمان 

تنوع ساختاری این پروتئین نقش دارد. در این پژوهش دینامیک 
مورد  214های جایگاه اتصال از جمله تریپتوفان ماندههمه باقی

تریپتوفمان ایمن پمژوهش و بر اساس نتمایج قرار گرفت بررسی

. بمودها در جایگاه اتصمال ماندهترین باقیکم تحرک ءجز 214 
در دسته سموم  214های این پژوهش تریپتوفان در بخش یافته

ایمن  ( قرار دارد. البتمه042/0و  011/0بین  RMSD)میانگین 
  .[28] در عدم حلاور لیگاند رورت گرفته است مطالعه

های فراوانی که انجام شد مطالعات بندانی مربموط با بررسی   
آلبومین مشاهده نشد. به این ترتیمب  اتصال گاهیجا کینامیدبه 
همایی اسمت کمه اولین پژوهش ءتوان گفت این پژوهش جزمی

های جایگاه اتصال آلبومین را بما اسمتفاده از ماندهدینامیک باقی
رت جامع مورد بررسی قرار سازی دینامیک مولکولی به روشبیه

توان می مطالعههای انجام شده در این . با استفاده از پژوهشداد
جایگاه اتصال را شناخت که ایمن  هایماندهرفتار دینامیکی باقی

تواند در طراحی دارو و شناخت بهتر آلبومین کممک شناخت می
آر ام اس دی یا ها )ماندهکند. البته استفاده از آر ام اس دی باقی

های قبلی به دفعات مورد اسمتفاده قمرار مانده محور( در کارباقی
اتصمال اما بنمین آنمالیزی بمرای مطالعمه جایگماه  ؛گرفته است

 وارفممارین در پممروتئین سممرم آلبممومین انسممانی مشمماهده نشممد
[29،30].  
   

 تشکر و قدردانی
وسمیله از بدینحمامی ممالی نداشمته اسمت.  گونهچیهاین مقاله 

همکاری آقایان عبدالله شیرازی و دکتر رهبر قاسممی رممیمانه 
 شود.می تشکر و قدردانی
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Introduction: Human Serum Albumin is one of the most important proteins in blood that can bind a 

wide range of components and different drugs such as Warfarin. Therefore, studying human serum 

albumin is very significant in pharmacology. In this research, dynamic behavior of residues of 

Warfain binding site of human serum albumin was investigated. 

Method: First, three-dimensional format of human serum albumin (PDB ID: 4G04) was 

downloaded from RCSB. Then, using GROMACS package, molecular dynamics simulation has 

been done on chain A of crystallography structure during 30ns. 

Results: RMSD analysis on residues of binding site showed that Arginines 186 and 218 have wide 

fluctuations in their RMSD plot. Also, Lysines 185 and 190 have nearly wide fluctuations of 

RMSD; however, these fluctuations were less than Arginine's. Other residues such as Glycine 189 

have few fluctuations. Fluctuations in RMSD have direct relationship with accessible surface area of 

the residues. 

Conclusion: The results show that Warfarin binding site in human serum albumin can have various 

conformational situations because of the dynamics of its residues.  This can be important in drug 

design. Overall, according to the results of this study, residues are divided into 3 categories. Among 

them, Tryptophan 214, that is one of the most important residues according to different studies, was 

placed in the category of residues with the least mobility. 

 

 

Keywords: Human Serum Albumin, Molecular Dynamics simulation, Sudlow site I, Azapropazone, 

RMSD 
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