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بو،  و ردلرد وودعد وندد  د و ligands Mannoseتعتمد وظيفةداوبروتظناتدعلو الوبرتةدع دروابوهظب، ودعواوظا وبًو ويد  

ً.اموا وميرومو وبرتةع لالوبر توندسدتوبنتدع لو عورةو وبروتظناتعلوبرسدي بواوم   ً الااسدعلوبحممع وبحافيفاوما

ً  ور وتظناتعلوبحممع وبحافيفاو الو تبعلواسددددددددددددعماوا ت ةاوا  ي اواو مي وم  عوند   وا  ةعلوايربوبر ضدددددددددددد 

وظري و ً دعواسدددددددددددددب   سًوبر تون ون ي. ا وريب د وبربفدعتدعلوواومظومتظبلوبرتتددددددددددددديهواومظوبرعد  د وا وايبت وبري.دتوبحا

عوبشكروكب تو ت اعوندتييواجمي اوكب تةوا وبروتظناتعلورتد ف وعم   تبحو لبوبحاًواوفب 

ً  وبع وندمفروا  و،مسدع  ةو ل وبحتبةواو مي ور مسدت   وب و مو،علإضدعماولىلولر واوPDBحتدي و الو،اع عوبر

ً  وا و فع روو عولتشدددددعرونةعندددددفروله.او  ويوعلوب نتدددددع و،معوموولر واسدددددعمعلو،اع عوايربوبر مووPDB ميتهوم ضددددد 

(و يواسدددددددددددددتيتيور وفدع دروجلاجفداوبحبعدعتورة ا.كدعلوبربفيرييفداوبريب تةوبر توندتييو الوPDB،تد و،فدعتدعلوبروتظن  و 

 لم بجفعلولهبتهع

و،عست  ب ولم بجفعلولهن  واو مي ورول وبحتبةومسعبوبًسعماو،فنهمعم

ً.د وبًتةدع درومردروا واسدددددددددددددعمداواعفتداوو ً. وبربادع دعو الوماهدعو،ادع دعوه  وللبو دعتدةوبًسدددددددددددددعمداو،  ولهبلوبرشددددددددددددد  ت وتع

عتبدداوبًسددددددددددددددعمدداوا وربددروو تدد وندمفددروا  وبروتظن  وجلالأبوبحبعددعتواددعتيمولظوبح مفدداوظب  فددعهوب حدد تور اا ي دداوو



لبلوبح مفاوظ  توتمعلجوووLigand  وسددلاسددروبروتظن  وظسدد سدد اووووPDBمووا  وووContMannبًسددت   واو بد وو

بووووContMannبروتظن  و للبو ددددع وبروتظن  واتعدددد توبرتمددددعلج(موموومددددعردددداوظييتومكوتوا وتميلجوظبمدددد واو يمًوو افددددعه 

(وبرددليون وندمف ددهموج و دسددددددددددددددتوPDB و،فددعتددعلوبروتظن  و رتددد  دد وظند فددروبرتميلجوبً  يبوبًيييتومووا  و،تدد

ContMannد وبًتةدع درواوظ تد ادعونت ة و دل ووو.ً بًسدددددددددددددعمداو،  ولهبلوسددددددددددددد سددددددددددددد داوبروتظن  وب  تدعهةوظلهبلوبرشددددددددددددد

وبًسعماومرروا ومظوتسعظيو تباوبًسعماوب ح تةواوتعتوتو ل وبرباع عو،مثع،او،اع عوا ااامو

ووHTML،عسدددت  ب ورااوبروتاجاوبرتتدددفاووووContMannري.تورلإنددد بهوب حعىووا وون ي.ًوظبيواوبظبيواوبري.ت:ون وو

ً اسددددددددددددفاومف ون ولكًوظندددددددددددد و ل وبحتبةواوظافعهوندمفرووCGI-PERLظوووJavaScriptظو مو دتييو الوبرتددددددددددددةداوبر

 ظمهوبلإهسع ووpdbا  و
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Abstract 
 
Protein function depends on interaction with their ligands and mannose 
is one of the important ligands for understanding glycoprotein, so often 
calculating the binding site residues in protein required using PDB file at 
different distance threshold. To study interaction with mannose with 
particular protein chain of complex, researchers need to parse different 
available tools or databases output for binding residues. So, this tool has 
been developed for calculating contact distances in amino acid of 
proteins at distance threshold using PDB file. ContMann can calculate all 
binding-site residues in the protein at a set distance from its coordinate 
present in pdb file, Additionally, it can also generate atomic details of 
contacts including distances of binding-site residue. ContMann tool is 
freely available at: http://procarb. org/procarbdb/cfind-contact2.html . 
http://procarb. org/procarbdb/cfind-contact2.html 

 


