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لقد اظهرت الدراسات الحديثة بأن التحليلات الحاسوبية لتأثير الطفرات الوراثية  :الهدف من الدراسة

علىىم توىىتوه الهي ليىىة للار ييكىىات يك ىىب ان ي ىىون بىىديل قلىىا  للىىكهم التقليىىد  قىى  ال وىى  الحىى   قىى  

الكغلطىىة الكحتكلىىة سىىريريا  الطفىىرات سىىيلي و للطفىىرات -ان بالتىىال ق نككىىا بىىتحرال يحليىىل . الكختاىىر

 .IL10RA الكوحودة ق  الككاطق الغير تترحكة  راثيا ق  الار ييب الاشر 

يىى  يوظيىىي تىى يم تىىب القواعىىد الت ريايىىة  نلىىة الىىدع  الكانلىىة  القا كىىة علىىم اسىى  : الدراسةةةمنهجيةةة 

لكوىااة لمتىرا  سىيلي و قى  هىال الدراسىةق  للىع للتلىرا علىم الطفىرات ال يكيىة ا-خوارزتيات ان

اكيىة الثاوويىة ضي ىا ال يحليىل  ال  يئى  الككىول بالإضاقة إلم للىعق يى  إحىرال . ةكرادقالغير الوراثية 

 .IL10RAيأثيرها علم الاستقرار  الخصا ص الثاووية للار ييب  لتأكد تبل

ق p.R117Cق p.R101Wق p.Y91Cق p.T84Iق p.Y57Cالم حاوب الطفىرات الكراققىة : النتائج

p.R117H   p.G141R  يىىى  اللثىىىور علىىىم الككطقىىىة التكةيكيىىىة الاديلىىىة   قىىى  الككطقىىىة الإكوىىىووية

c.*1537T>C  ق حيىىىم يك ىىىب ان يىىىلاثر علىىىم الاوحراقىىىات الهي ليىىىة  الوظيفيىىىة لكشىىىاط  الاىىىر ييب

IL10RA .  لاىر ييب علا ة علم للعق ققد كشي التحليل ال  يئ IL10RA   ركىا   التواققيىة التى

ية  تقاروتها بال  يئات الصغيرة الغير باتيدية علم اتتلاكها وشاط تثاط للطفرات ق  الااتيدكثاطات لل

 . IL10RAبر ييب 

 للع ليت    IL10RAتب الكتون  بأن يواعد وتا  كا للتقليل تب عدد الكتغيرات ال يكية ق   :الاستنتاج

ات لمترا  لات الصلة قحص حكي  الدراسات للاترا  الكتللقة ق كالع لتحديد ضق ل الكثاط

 . IL10RAبر ييب 
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Abstract 

 

Objective: The computational investigation of genetic mutation 

consequences on structural level of proteins is recently found to be an 

effective alternate to traditional in-vivo and in-vitro approaches. Hence, we 

have performed the in-silico analysis of clinically potential missense and un-

translated region mutations of human IL10RA protein. 

Methodology: A combination of empirical rule and support vector machine 

based in-silico algorithms were employed in this study to identify the 

pathogenic non-synonymous genetic mutations. Additionally, molecular 

modeling and secondary structure analysis was also performed to confirm 

their impact on the stability and secondary properties of IL10RA protein. 

Results: Besides, the mutations corresponding to p.Y57C, p.T84I, p.Y91C, 

p.R101W, p.R117C, p.R117H and p.G141R in exonic region; c.*1537T>C, 

a regulatory region variant was also found to potentially influence the 

structural and functional deviations of IL10RA activity. Moreover, the 

molecular docking analysis of IL10RA with combinational substrates has 

revealed that peptide inhibitors compared to small non-peptide inhibitor 

molecules possess good inhibitory activity towards mutant IL10RA 



Conclusion: Our findings are expected to help in narrowing down the 

number of IL10RA genetic variants to be screened for disease association 

studies and also to select better competitive inhibitors for IL10RA related 

diseases. 

 


