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 آزمایشگاهی شرایط در مناسب تاخوردگی پروتئین هدف با بیان امکان داد نشان شده انجام آنالیزهای علاوههب. لاتروسپورولین گردد باکتریوسین
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 مقدمه

که طی فرایند تولید وابسته به  ها پپتیدهایی هستندباکتریوسین       

فعالیت ضدمیکروبی این پپتیدها شوند. ها تولید میریبوزوم در باکتری

و  Jack) باشدای نزدیک به باکتری مولد میتر بر علیه گونهبیش

ها فعالیت ضدمیکروبی قابل قبولی بر (. باکتریوسین1995همکاران، 

های مقاوم ها و باکتریزا، ویروسعلیه گستره وسیعی از عوامل بیماری

 ;2006و همکاران،  Nascimentoدهند )بیوتیک نشان میبه آنتی

Fontana  ،این پپتیدهای ضدمیکروب، کاتیونیک 2006و همکاران .)

 30گریز، نفوذکننده در غشای سیتوپلاسمی هستند که شامل و آب

( و براساس 2001و همکاران،  McAuliffeباشند )اسیدآمینه می 60تا 

)شامل  IIها(، بیوتیک)لانتی Iهای ساختار و عملکرد خود به کلاس

 و همکاران، Cotterشوند )بندی میتقسیم III( و a,b,c,dتحت کلاس 

 هالاکتوباسیلوس ها ازباکتریوسین اگرچه اغلب (.Svetoch ،2005 ؛2005

ها جمله باسیلوسها ازها از دیگر باکتریشوند، اما تولید آنتولید می

 ( تعداد زیادی از2013و همکاران،  James) هم گزارش شده است

منظور تقویت های باکتریایی حداقل یک نوع باکتریوسین را بهگونه

و همکاران،  Riley ؛Riley، 1998کنند )سیستم ایمنی خود تولید می

های عمل مختلف و خاطر داشتن مکانیسمهها ب(. باکتریوسین2003

بیوتیک، مقاوم به آنتی زایعوامل بیماری وسیعی از طیف علیه فعالیت بر

دارنده در جلوگیری از فساد مواد غذایی و آنتی عنوان نگهتوانند بهمی

دلیل به (.1976و همکاران،  Taggبیوتیک مورد استفاده قرار گیرند )

سازی این پپتیدها میزان پایین تولید باکتریوسین از سویه مولد، خالص

و  Liیک فرایند زمان بر، پر هزینه و کم بازده از لحاظ صنعتی است )

تواند شامل بیان سیستم تولید باکتریوسین می (.2008همکاران، 

(، 2000و همکاران،  Guyonnet) نوترکیب پپتید در گونه باکتری مولد

اشریشیا  (1997و همکاران،  Kleerebezem) یکیلاکتدیاس هایباکتری
( و یا طی فرایند تولید شیمیایی 1998و همکاران،  Miller) کلی

(Fimland  باشد. علی1996همکاران، و ) رغم تولید پپتید در حجم

ها، صرف هزینه بالا برای تولید بالا در تولید شیمیایی باکتریوسین

پپتیدهایی با پیوندهای دی سولفید و تغییرات پس از ترجمه از معایب 

و همکاران،  Wang ؛1996 و همکاران، Fimlandباشد )این روش می

وجود هب نوترکیب DNA تولید فناوری در زمینهکه  هاییپیشرفت (.1999

های بتوانند باکتریوسین که دهدمی آمده است این شانس را به محققین

موثر با حجم تولیدی بالا فراهم کنند. از مشکلات سیستم  نوترکیب

صحیح پیوندهای دی سولفیدی  عدم تشکیل توان بهباکتریایی می بیانی

مناسب و محیط احیایی سیتوپلاسم و  عدم های خاطر نبود چاپرونهب

های ژن اولیه باکتریایی با ماشین ترجمه سلول مطابقت صحیح کدون

 (.Terpe ،2006 ؛2012 و همکاران، Pachecoمیزبان اشاره نمود )

سازی باکتریوسین نوترکیب بنابراین کارآمدی سیستم تولید و خالص

سولفیدی، افزایش دی صحیح پیوند تشکیل چون مواردی رعایت نیازمند

با وجود  .باشدمیسازی راحت، سریع و ارزان آن بیان پپتید و خالص

دلیل صرفه اقتصادی، کاربرد این مشکلات، سیستم بیانی باکتریایی به

شود. در تولید تر از مهندسی ژنتیک توصیه میراحت و استفاده راحت

احتمالی، امکان سمیت  دلیل وزن ملکولی پایین،پپتیدهای نوترکیب به

فعال از نظر عملکرد،  سازی و داشتن پپتیدهضم آنزیمی سریع و خالص

های ژنی در ها در زمینه مهندسی ژنتیک و طراحی سازهتمامی تلاش

اند. پپتیدهای کار گرفته شدهجهت مرتفع ساختن این مشکلات به

 توانند تحت اثر پروتئازها تجزیه شوند و یانوترکیب تولید شده می

بایست این پپتیدها به برای سلول میزبان سمی باشند. بنابراین می

و  McCoy) های کمکی آنیونیک متصل شوندسری پروتئینیک

تا با خصوصیات ( 2005و همکاران،  Sørensen؛ 1997 همکاران،

شیمیایی و ساختار خاص خود بتوانند بار مثبت این پپتیدها  - فیزیکی

ها بر علیه سلول میزبان شوند و از را خنثی و مانع فعالیت سمی آن

 ؛2006 و همکاران، Espositoها جلوگیری کنند )تجزیه شدن آن

Chatterjee  ،باکتریوسین لاتروسپورولین(. 2006و همکاران =( LTS 

Laterosporulin) ملکولی وزن ای بااسیدآمینه 49 باکتریوسین یک 

که از باکتری  باشدها میباکتریوسین IId گروه به و متعلق دالتون 5750

9 Brevibacillus laterosporus GI-پپتید دارای  این .شودترشح می

 لیستریا مانند مثبت گرم هاییعلیه باکتری خاصیت ضدمیکروبی بر
 ازقبیل منفی گرم هایباکتری و اورئوس استافیلوکوکوس ،مونوسیتوژنز

 نسبت به چنینباشد و هممی آئروژینوزا سودوموناسو  اشریشیاکلی

و همکاران،  Singh) است مقاوم دما و pH تغییرات پروتئولیتیک، هایآنزیم

 سیستئین، سه 6دارا بودن  دلیلهدر ساختار خود ب (. این پپتید2012

 ،42و 3 سیستئین بین سولفیدی دی پیوند)سولفیدی دارد  دی پیوند

در ساختار  پیچیده همبه بتا که در ایجاد صفحات (50و 19 ،34 و 5

 این در(. 2015و همکاران،  Singh)دخالت دارند  این باکتریوسین

 لاتروسپورولین نوترکیب باکتریوسین تولید منظوربه باراولین برای مطالعه،

اسید  119)حدود  2SH (Domain) از فرم موتانت انتهای آمینی دمین

پپتیدی  یک قطعه عنوانآمینه( متعلق به پروتئین تیروزین فسفاتاز به

 Fairlie) شد استفاده در نقش چاپرون، (Carrier proteins) کمکی

دو  شامل 2SH ساختار دمین (.Pawson ،2004 ؛2002 همکاران،

 .است بتا معکوس موازی بزرگ گریزآب صفحه یک و آلفا مارپیچ ناحیه

 مانند سلولی مختلف هایمکانیسم در مهمی هاینقش 2SHدمین 

 . کندمی بازی سلولی اسکلت بازآرایی و هموستازی ایمنی، هایپاسخ

 فسفوریله تیروزین به 2SH اتصال که است شده داده چنین، نشانهم

و  Mayerشود )می مختلف هایژن بیان تنظیم باعث هدف، مولکول

 تیروزین شامل پروتئین ترکیبی تاکنون یک پروتئین .(2017همکاران، 

شده  تولید انسانی بافت در نوترکیب صورتبه 2SHبا دمین  فسفاتاز
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 و همکاران Fairlie چنین(. هم1993و همکاران،  Ahmad) است

کوتاه از فرم موتانت  زنجیره با پپتیدهای تولید تحقیقی در در (2002)

عنوان قطعه پپتیدی کمکی به 2SH (2N-SH)آمینی دمین انتهای 

قرار  بررسی پپتیدها را مورد بیان میزان بر آن استفاده کردند و اثر

مانند علوم  بیوانفورماتیک دانش جامعی متشکل از علوم مختلف دادند.

کامپیوتر و مهندسی است که هدف آن گردآوری اطلاعات و پردازش 

وسیله آن مشخصات هتوان بزیستی است که میها در زمینه علوم آن

و خصوصیات فیزیکی، ساختاری و کارآیی پروتئین الحاقی طراحی 

 دادشده را قبل از انجام آزمایش و بیان آن مورد ارزیابی قرار 

(Mohammad  ،2016و همکاران.)  در تحقیق حاضر، هدف طراحی

همراه لاتروسپورولین به (Fusion protein) سازه ژنی پروتئین الحاقی

و بررسی بیوانفورماتیکی این پروتئین، سنجیدن  2N-SHدمین کمکی 

بر حلالیت و سطوح آب  2N-SHشیمیایی و اثر  -خصوصیات فیزیکی

در تاخوردگی  2N-SHبینی چگونگی اثرات گریز این پروتئین و پیش

 باشد.صحیح پروتئین در شرایط آزمایشگاهی می

 

 هامواد و روش

پروتئین الحاقی مورد  منظور طراحی ژنبه: طراحی سازه ژنی       

بازی  150و توالی  (2002و همکاران،  Fairlie)  2N-SHنظر، ناحیه 

گرفته شد.  )  NCBI  (579167HEژن باکتریوسین لاتروسپورولین از 

در قسمت آمینی ژن لاتروسپورولین قرار گرفت. مابین  2N-SHژن 

2N-SH جایگاه برش آنزیم انتروکیناز طراحی گردید.  و لاتروسپورولین

قرار گرفت.  pelBو پپتید نشانه  His tag، توالی 2N-SHبالادست ژن 

های محدود هم چنین دو طرف این توالی طراحی شده جایگاه آنزیم

درنظر گرفته شد. توالی طراحی شده بر طبق  Xho Iو NdeIکننده 

  کدونی گردید. سازیبهینه 12K سویه اشریشیا کلیبا باکتری  سازگاری

 LTS-الحاقی پروتئینی ساختار سه بعد :ابزار بیوانفورماتیک       

2N-SH افزارنرماستفاده از باITASSER  سازی شد و انرژی آن مدل

 توسط 2N-SH و LTS 2N-SH- ار دومبهینه گردید. سپس ساخت

PDBsum شیمیایی ساختار استریوکیفیت  چنین،هم گردید. سیمتر

 Morris)مورد بررسی قرار گرفت  Procheck افزارپروتئین توسط نرم

 راماچاندراننمودار  (.1993 همکاران، و Laskowski ؛1992 همکاران، و

(Ramachandran plot)  مدل الحاقی جهت تعیین کیفیت پروتئین

ی آب بینشده، مورد استفاده قرار گرفت. جهت تعیین حلالیت و پیش

استفاده گردید  Protein-sol patchesو  Pro-Solافزار از نرم گریزی

(Hebditch ،2019 ؛2017 و همکاران). دوست طق آبمنا ،چنینهم

صورت نمودار با کمک به نیز LTS 2N-SH-الحاقی پروتئینگریز و آب

 است.ترسیم گردیده  PepCalc افزارنرم

 

 نتایج
حاوی یک قسمت پپتید ساختار طراحی شده پروتئین الحاقی       

)رنگ  2N-SH)رنگ سبز(، قسمت  آمینی پروتئیندر انتهای نشانه 

 به رنگ آبی لاتروسپورولین( و قطعه زرد توالی انتروکیناز )رنگ قرمز(،

 LTS 2N-SH-الحاقی پروتئین ختار دومسا 1شکل  (.1)شکل باشدمی

چنین ساختار سه . همباشدمی 2N-SHدهنده ساختار نشان 2و شکل 

نشان داده شده است.  3نیز در شکل  LTS 2N-SH-پروتئینبعدی 

شیمی فضایی کیفیت در دسترس بودن اسیدهای آمینه و  4شکل 

دهد که در حد مناسبی قرار دارد. را نشان می LTS 2N-SH- پروتئین

 نسبتا  نشان داد که کیفیت مدل ارائه شده  راماچاندرانبررسی نمودار 

 (solubility) پذیریحلالیتآنالیز مربوط به  (.5مطلوب است )شکل 

 این پروتئیننشان داد که حلالیت ( 6)شکل  LTS 2N-SH-پروتئین

 محلول هایپروتئین مناسب حلالیت میانگین در مقایسه با میزان

را دارا  یمتوسط ینسب یتاست که حلال % 4/35 ،%( 40) کلی اشریشیا

 هایداده از کلی اشریشیا  محلول هایپروتئین حلالیت میانگین شد.بایم

حلالیت  6 شکل در .(2009 همکاران، و Niwa) است گردیده اخذ تجربی

صورت جداگانه به تصویر بهالحاقی و پروتئین  2N-SH،لاتروسپورولین

پروتئین  ساختار دهدگونه که نتایج نشان میکشیده شده است. همان

 سازی تغییرات بسیار محسوسی را از نظر حلالیتپس از مدلالحاقی 

دهد، نشان نمی( % 3/36) لاتروسپورولینبا ساختار طبیعی  در مقایسه

 دوستگریز و آبآب قمناط است. بوده تغییراتی دستخوش کهاین وجود با

بالای  نشان داده شده است که مناطق 7نیز در شکل الحاقی پروتئین 

های پایین نمودار و قسمت دوستی آبهادهنده قسمتنمودار نشان

الحاقی پروتئین  توالی در طول پروتئینگریز آب هایدهنده قسمتنشان

های ، قسمتpdb فرمت براساسProtein-sol patches افزار نرم باشد.می

اجازه و  (8)شکل  کرده است محاسبه در سطح پروتئین گریز راآب

شناسایی مناطقی که ممکن است بر رفتار و پایداری ساختار پروتئین 

 NPP  (The ratio ofتوسط مقیاس گریزیآبدهد. تأثیر بگذارد را می

(non-polar to polar SASA (NPP ratio) values تر( )قطبی 6/0، از

گرافیک اضافی نیز  نوار یک .( نشان داده شده استترقطبی)غیر 5/2ه ب

رابطه  بدون و رابطه متقابل دارای زمینه نواحی را در NPP نسبت حداکثر

  (Maxima found for interface and non-interface regions) متقابل

 Fab (The antigen-binding fragment (Fab) is aقطعه  براساس

region on an antibody that binds to antigens ) عنوان رفرانسبه 

ایش کارایی طور چشمگیری باعث افزکه به ،دهدنشان می شاخص()

 sol patches-Protein .(2019و همکاران،  Hebditch) شودمی افزارنرم

 2N-SH، لاتروسپورولین پپتیدنسبت نواحی قطبی و غیرقطبی را در 

با رنگ سبز  گریزآببه تصویر کشیده است. نواحی الحاقی و پروتئین 

شود می دیده (8)شکل  طورکه در تصویرنشان داده شده است. همان
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آب  2N-SHکه تری است درحالیکم گریزیآب دارای لاتروسپورولین

 لاتروسپورولین پپتید به وقتی نسبت به و دهدمی نشان را تریبیش گریزی

 مطالعه حاضر اینگریزی ساختار را افزایش داده است. متصل شد آب

را از نظر ساختاری  الحاقی پروتئینبودن  امکان را فراهم نمود تا مناسب

طورکلی سازه طراحی شده دارای . بهردو فیزیکو شیمیایی بررسی ک

حلالیت و تاخوردگی جهت  و ازشیمیایی است  ساختار مطلوب فیزیکو

در شرایط آزمایشگاهی کمک تواند در تولید باکتربوسین می مناسب

  کننده باشد.
 

 
 LTS 2N-SH-ساختار دوم پروتئین الحاقی : 1شکل 

 

 
 2N-SH ساختار دوم دمین: 2شکل 

 

 

 رش انتروکینازجایگاه ب: سبز ، لاتروسپورولین: ،آبی 2N-SH: قرمز ،LTS 2N-SH-پروتئین ساختاری آنالیز: 3شکل 

 
 (شیمیایی استریو )کیفیت LTS 2N-SH-پروتئین الحاقی آمینه اسیدهای بودن دسترس: 4 شکل
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 جهت برآورد کیفیت مدل ارائه شده راماچاندران: نمودار 5شکل 

 

 
  Pro-Sol افزارنرم توسط الحاقی پروتئین و 2N-SH لاتروسپورولین، پپتید حلالیت میزان برآورد: 6 شکل

 است( شده مقایسه رفرانس مناسب حلالیت میزان با پپتید )هر

 
 .است شده کشیده تصویر به PepCalc افزارنرم توسط پپتید توالی طول در گریزدوست و آبمناطق آب: 7 شکل      
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: پروتئین الحاقی( که ج-8و 2N-SHب: -8لف: لاتروسپورولین، ا-8مختلف ) حالت : تصویر نسبت نواحی قطبی به نواحی غیرقطبی سه8شکل 

گریزی آب 2N-SH کهتری است درحالیگریزی کمدارای آب اند. لاتروسپورولینها توسط رنگ سبز مشخص شدهگریز در ساختار آنمناطق آب

 تری دارد.بیش

 بحث 

ها و بیوتیکهای مناسب برای آنتیبا توجه به اهمیت جایگزین       

پپتیدهای ضدمیکروبی  بیوتیک،مقاوم به آنتی هایلزوم مقابله با عفونت

با توجه به  اند.ها، مورد توجه محققین قرار گرفتهبالاخص باکتریوسین

ها با سازی آنتولید مقدار کم باکتریوسین از باکتری مولد و خالص

های نوترکیب های بالا، نظر محققین به سمت تولید باکتریوسینهزینه

منظور جلوگیری از اثر سمی پپتید بر میزبان و جلب شده است. به

ها، تاخوردگی صحیح آن لازم است در طراحی سازه ژنی باکتریوسین

نوترکیب پروتئین  یک و شود متصل باکتریوسین ژن به کمکی ن پروتئینژ

های متصل پروتئین تریناز رایج (.2012و همکاران،  Parachin) ساخت

و  SUMO (Li(، 2012و همکاران،  Sun) GST توان بهمیشونده 

 TRX (Xu(، 2003و همکاران،  Skosyrev) GFP (،2011همکاران، 

راهکارهای متفاوتی ازجمله استفاده ( اشاره نمود. 2007و همکاران، 

عنوان پروتئین متصل )پروتئین کمکی( و فولدازها به هااز چاپرون

 ،کمک کنند نوترکیب پروتئین تولید توانند به افزایش بازدهیمی شونده،

 ،Terpeرسد )نظر میجدی به هنوز مشکل محلول وجود تولید فرم با این

و همکاران،  Jana ؛2009 و همکاران، Demain ؛2006
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هدف از انجام این مطالعه طراحی سازه ژنی ترکیبی برای . (2005

عنوان هو معرفی آن ب 2N-SH دمین با کمک LTS 2N-SH-پروتئین

چنین، بررسی بیوانفورماتیکی هم کمکی بوده است. پپتیدیک گزینه 

های خصوصیتهای ساختاری، ساز پروتئینی جهت تعیین ویژگیپیش

و  Dysonگریز آن بوده است. فیزیکوشیمیایی، حلالیت و سطوح آب

در مطالعه خود به این نکته اشاره کردند که اتصال  (2004) همکارانش

های کمکی در قسمت آمینی ژن موثرتر از قسمت پروتئین

در قسمت  2N-SHین دمین بنابرا. کندکربوکسیلی ژن عمل می

کار گرفته برای طراحی این سازه به لاتروسپورولین آمینی توالی ژن

های تا گریز سطح پروتئینها با اتصال به نواحی آبچاپرون شد.

گریز سریع آب -گریزنخورده و تا خورده ناقص، مانع از ایجاد پیوند آب

ها و پروتئین (Protein aggregation) جمعتشوند و از تصادفی می

گرچه تولید فرم نامحلول در ابتدا نمایند. ایجاد رسوب جلوگیری می

واسطه عدم ایجاد سمیت در سلول میزبان هتواند بدر سیتوپلاسم می

به تا خوردگی صحیح پس از  د کمکیمفید باشد ولی حضور پپتی

شرایط نماید و با ایجاد سازی و در شرایط آزمایشگاه کمک میخالص

ریختگی  همهمانع ب ساختار،های احیا سیستئین -واکنش اکسیداسیون

ایجاد پیوندهای دی سولفیدی و فرم پروتئین و  غیرقابل برگشت

-با توجه به داده (2009و همکاران،  Kolajشوند )محلول پروتئین می

 های بیوانفورماتیکی در مقایسه سطوح آب گریز پروتئین الحاقی و

یک ملکولی با  2N-SH ه دمینشود کاستنباط می لاتروسپورولین

عنوان یک چاپرون عمل کند تواند بهگریز است و میآب سطوح کاملا 

چنین، قرار دادن و مانع از رسوب و مجتمع شدن پپتیدها شود. هم

 دمینعنوان یک قطعه قابل انعطاف ما بین جایگاه برش انتروکیناز به

2N-SH  احتی رشود پپتید بتواند به، باعث میلاتروسپورولینو توالی

ای که در نکتهبچرخد و فرآیند تا خوردگی به آرامی انجام شود. 

کمکی مورد توجه است  قطعه پپتیدیعنوان به 2N-SH اب دمینانتخ

که در توالی ژنی طراحی شده یک سیستئین با اسیدآمینه  این است

 ) آلانین جایگزین گردیده و فرم فاقد سیستئین حاصل گردیده است

Fairlieدارای لاتروسپورولین که پپتیدجاییو از آن (2002 ،و همکاران 

و  Singh) باشدسولفیدی میاسیدآمینه سیستئین و سه پیوند دی 6

 پپتیدی قطعه سولفیدی خارجی بین، هیچ پیوند دی(2015همکاران، 

وجود هدر تاخوردگی پپتید ب اختلالی و شودنمی کمکی و پپتید ایجاد

 گریزآب ، وجود سطوح(2001) همکارانو  Foxدر مطالعه  .آیدنمی

 خاصیت علت را MBP (protein binding-Maltose) پروتئین روی بر وسیع

 شده به های متصلپروتئین صحیح کننده تاخوردگیچاپرونی و تسهیل

MBP بیان، توانند میزانها میچاپرون یا کمکی هایپروتئین .ددانستن 

پروتئین را بهبود بخشند سازی و خالص تاخوردگی حلالیت،

(Malhotra ،2009 میزان حلالیت پروتئین الحاقی در مقایسه با بیان .)

فیزیکی پروتئین  خصوصیات که این امر به تر استکم گاها  ژن به تنهایی

عنوان چاپرون یا کمکی بستگی دارد. اگر پروتئین کمکی شده به متصل

تواند به حلالیت باشد می حلالیت بالا و خاصیت تاخوردگی ذاتی داشته

های تاخورده حد واسط کل پروتئین الحاقی که از طریق حفظ پروتئین

و  McCoyتا رسیدن به ساختار نهایی خود، کمک شایانی کند )

که  دهدنشان می اطلاعات بیوانفورماتیکیآنالیز  .(1997همکاران، 

از حلالیت نسبی قابل قبولی برخوردار است. بنابراین  2N-SH دمین

لی در اثر مثبتی بر حلالیت پروتئین الحاقی گذاشته و اختلا دمیناین 

بیان  آنالیزهای انجام شده نشان داد امکان کند.آن ایجاد نمی حلالیت

تاخوردگی مناسب در شرایط آزمایشگاهی وجود پروتئین الحاقی با 

ساز پروتئینی بیان شده احتمالا  سمیتی بر یشدارد. در این شرایط پ

ژنی نشان داد که  بینی سازهپیش چنین،هم .است سلول میزبان نداشته

در  ژنی های فیزیکوشیمیایی سازهخصوصیت و های ساختاریویژگی

تاخوردگی، حلالیت،  در است ممکن 2N-SH حضور باشد.مطلوب می حد

 نقش مثبتی داشته باشد.سازی باکتریوسین مدنظر بیان و خالص
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Abstract 
Bacteriocins are peptides produced by bacteria that are known for their antimicrobial 

activity against bacteria and fungi. Some chaperone peptides can be probably applied to 

neutralize the toxic effect of the peptide and produce a soluble form of the protein, as well as to 

provide high amounts of bacteriocin using recombinant DNA technology. Laterosporulin is 

described as a 49 amino acid bacteriocin that is naturally secreted from Brevibacillus 

laterosporus GI-9. In the present study, for the first time, the amine region of the SH2 protein 

was used to construct a fusion protein for the production of recombinant laterosporulin. In the 

current study, a fusion gene construct was designed containing the histidine sequence, the SH2 

domain, the enterokinase cleavage site, and the laterosporulin peptide. The findings 

demonstrated that N-SH2 with suitable hydrophobic surfaces can be capable of preventing the 

aggregation and irreversible structural disruption of bacteriocin laterosporulin as a suitable 

chaperone. Furthermore, our analysis raised the possibility that target peptide can be expressed 

with appropriate folding in vitro. The present study revealed that the N-SH2 peptide region could 

be considered as a suitable alternative for the production of recombinant bacteriocins in 

Escherichia coli.  
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