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Printre proteinele de rezervă din seminţe globulina 7S din arahide, Ara h1, prezintă cea mai înaltă alergenicitate. În 

secvenţă aminoacidă a Ara h1 au fost identificaţi numeroşi determinanţi antigenici (epitopii IgE). A fost demonstrată 
prezenţa unor potenţiali epitopi IgE în regiunile structural echivalente de secvenţe omoloage ale 7S globulinelor din alte 
plante (în special, din soia). S-a stabilit existenţa probabilă a imunoreactivităţii încrucişate între Ara h1 şi subunităţile 
Gly m G5 ale globulinei 11S din soia. 

Cuvinte-cheie: globuline de rezervă din seminţe, alergeni, epitopi IgE, arahide, soia. 
 
SEED STORAGE 7S GLOBULINS AS ALLERGENS. 
CROSS IMMUNOREACTIVITY BETWEEN STORAGE 7S AND 11S GLOBULINS 
Among seed storage proteins, the peanut 7S globulin Ara h1 exhibits a highest allergenicity. Multiple antigen 

determinants (IgE epitopes) have been identified inside the Ara h1 amino acid sequence. The presence of potential IgE 
epitopes inside structurally equivalent homologous sequence regions of 7S globulins from other plants (mainly from 
soybeans) was shown. Probable existence of a cross-immunoreactivity between Ara h1 and the subunits of soybean 11S 
globulin Gly m G5 was demonstrated.  

Keywords: seed storage globulins, allergens, IgE epitopes, peanut, soybeans.  
 
 
Introducere 
Conform datelor prezentate în SDAP (Structural Database of Allergenic Proteins) [1], o gamă relativ largă 

de globuline de rezervă 7S din seminţe, utilizate în produsele alimentare, sunt alergeni (Tab.1). 
 

Tabelul 1 
Subunităţile alergenilor 7S 

Alergenul Numărul de accesare Specia  
Ara h1* [2] P43238 
Ara h1 P43237 Arachis hypogaea Ara 

Gly m α 18536 
Gly m α’  Q9FZP9 
Gly m β 256427 

Glycine max Gly 

Len c 1.0101* [10] 29539109 
Len c 1.0102 29539111 Lens culinaris Len 

Vig r 2.0101 Q198W3 
Vig r 2.0201 B1NPN8 Vigna radiata Vig 

Lup an 1.0101 169950562 Lupinus angustifolius Lup 
Jug r 2 6580762 Juglans regia 
Jug n 2 31321844 Juglans niger Jug 

Cor a 11 19338639 Corylus avellana Cor 
Ses i 3 13183177 Sesamum indicum Ses 
Pis v 3.0101 133711973 Pistacia vera Pis 
Ana o 1.0101 21914823 
Ana o 1.0102 21666498 Anacardium occidentale Ana 

Notă:*- subunităţile în secvenţele cărora au fost identificaţi determinanţii antigen (epitopii IgE).  
În coloana din dreapta sunt indicate denumirile abreviate ale alergenilor utilizaţi în Figura 3. 
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Printre globulinele 7S cea mai înaltă alergenicitate manifestă alergenul 7S din arahide, Ara h1 [2,3]. 
Subunităţile Ara h1 aparţin globulinelor 7S de tipul convicilinelor, ale căror secvenţe conţin prelungirea  
N-terminală variabilă. O parte din această prelungire în molecula matură a Ara h1 este eliminată în timpul 
procesingului proteolitic posttranslaţional [4]. 

Structura terţiară a subunităţilor Ara h1 (pdb|3s7e [5] şi pdb|3smh [6]), tipică pentru familia globulinelor 
7S, este formată din domeniile N- şi C-terminale structural echivalente, ale căror secvenţe sunt omoloage. În 
molecula oligomeră a Ara h1 subunităţile sunt combinate în trimeri. 
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Fig.1. Diagrama panglică a structurii terţiare a domeniilor N- (A) şi C-terminale (B) ale alergenului 7S,  
Ara h1 (pdb|3s7e) Arachis hypogaea. Baza structurii domeniilor Ara h1 şi a altor globuline 7S (de asemenea, 
a globulinelor 11S) o constituie β-barrel cu β-strendurile anitiparalele BCDEFGHI, unit cu un grup de  
α-helixuri h1-h3 şi suplimentat cu β-strendurile A', A şi J, J' şi α-helixul h0. β-strendul Z suplimentar 
stabilizează interacţiunile între domenii. În structura domeniului N-terminal al globulinelor 7S este prezent  
α-helixul h4. Liniile punctate indică poziţia regiunilor alungite nestructurate a-e în secvenţa Ara h1. Zonele 
negre ale diagramelor corespund epitopilor IgE 4-21, prezenţi în molecula matură a Ara h1 [2]. 
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În subunităţile Ara h1 au fost identificaţi numeroşi determinanţi antigenici (epitope IgE) [2], prezenţi pre-
ponderent în secvenţele prelungirii N-terminale a moleculei mature (epitopii 4-9) şi ale domeniului C-terminal 
(Fig.1,2). 

 
Fig.2. Secvenţa de aminoacizi ai subunităţii alergenului 7S, Ara h1. Epitopii IgE, 10-21, sunt indicaţi cu bold. 

Structurile secundare sunt subliniate. Literele mici arată poziţia porţiunilor a - e nestructurate în cristalele 3s7e. 
 
În această lucrare, pe baza comparării secvenţelor Ara h1 şi altor alergeni 7S, se estimează alergenicitatea 

potenţială a ultimelor. Se arată probabilitatea de imunoreactivitate încrucişată între 7S şi 11S alergeni, care 
reprezintă familiile de globuline de rezervă tipice din seminţe. 

Metode de cercetare 
Pentru analiză am folosit următoarele programe: SDAP – pentru a căuta şi caracteriza alergenii 7S şi 11S, 

ClustalW2 – pentru alinierea secvenţelor de aminoacizi şi TREECON [7] – pentru analiza lor filogenetică. 
Alinierea structurală a secvenţelor alergenilor 7S şi 11S a fost efectuată în baza rezultatelor prezentate în [8]. 
Programul DeepView/Swiss-Pdb Viewer a fost utilizat pentru a analiza structurile terţiare ale proteinelor şi 
construirea diagramelor panglică. 

Rezultate şi discuţii 
Epitopi IgE potenţiali în secvenţele alergenilor 7S. Probabilitatea prezenţei epitopilor IgE, similari celor 

identificaţi în Ara h1, în secvenţele alergenilor 7S din alte plante poate fi apreciată cantitativ cu ajutorul indi-
celui PD ((Property-Based Peptide Similarity Index for Two Sequences) [9]. Odată cu creşterea diferenţelor 
între porţiunile secvenţelor comparate ale Ara h1 şi ale altor proteine, valoarea indicelui PD creşte de la zero 
(secvenţele sunt identice) până la valoarea maximă egală cu 10, mai sus de care prezenţa epitopilor IgE co-
respunzători în proteina cercetată este puţin probabilă [9]. 

Conform acestei evaluări, epitopii 4-9 (prelungirea variabilă N-terminală) şi 13-14 (Fig.1,2) sunt specifici 
numai pentru Ara h1. Secvenţele tuturor celorlalţi epitopi ai Ara h1 sunt omoloage şi structural echivalente 
cu epitopii potenţiali (PD de la 1,91 până la 6,07), descoperiţi în alţi alergeni 7S. În plus, epitopii 16-20 ai 
Ara h1 coincid la alinierea structurală cu o porţiune largă a domeniului C-terminal al alergenului 7S din linte 
Len c 1.0101, unde au fost identificate patru secvenţe suprapuse ale epitopilor IgE [10]. 

La utilizarea în calitate de matrice a fiecăruia dintre epitopii Ara h1, cele mai mici valori ale indicelui PD 
au fost obţinute preponderent pentru alergenii 7S din patru specii de plante – soia, linte, lupin şi mazăre fura-
jeră. Acelaşi grup de plante cu cea mai mare alergenicitate potenţială este detectată prin compararea valorilor 
medii ale indicelor PD, obţinute pentru alergeni 7S din nouă specii de plante (Fig.3 A). În cele din urmă, 
acelaşi grup de alergeni 7S formează un cluster comun cu Ara h1, la o analiză filogenetică a secvenţelor 
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complete ale domeniilor alergenilor 7S (Fig.3). Astfel, imunoreactivitatea încrucişată între alergenii 7S din 
arahide şi alte plante (în special, soia), apropiaţi după structura primară, este foarte probabilă (Tab.2, epitopii 
a/a′ şi c/c′). 
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Fig.3. Valorile medii ale indicelui PD, obţinute prin compararea secvenţelor regiunilor omoloage ale epitopilor 10-12  
şi 15-21 ai Ara h1 şi alergenilor 7S ai altor plante (A), şi analiza filogenetică a secvenţelor domeniilor (418 poziţii de 
aliniere) alergenilor 7S (B). Numerele de sus ale ramurilor dendrogramei corespund suportului statistic al clusterelor  

(% din 1000 replicaţii). 
 
Imunoreactivitate încrucişată între alergenii 7S şi 11S din arahide şi soia. Secvenţele aminoacide ale 

globulinelor 7S şi 11S, care derivă dintr-un precursor comun bacterian constituit din două domenii [11], sunt 
omoloage şi structural echivalente [12]. De aceea, sursa similitudinii între secvenţa epitopului a din Ara h1 şi 
un potenţial epitop b din alergenul 11S din soia, Gly m G5 (Tab.2), este evidentă: ei aparţin regiunilor omoloa-
ge, conservative în structura primară a globulinelor 7S şi 11S. Învers, similaritatea secvenţei epitopului c din 
Ara h1 şi un potenţial epitop d din alergenul 11S din soia, Gly m G5, care aparţin regiunilor conservative, dar 
unor elemente diferite ale structurilor primare şi terţiare ale alergenilor 7S şi 11S, poate fi numai accidentală. 

Tabelul 2 
Unii dintre epitopii IgE ai alergenilor 7S şi 11S din soia şi arahide 

Alergen Epitop IgE PD 2D 
 7S, Ara h1 a SYLQGFSRNT 0,00
 7S, Gly m α a’ SYLQGFSRNI* 1,91
11S, Gly m G5 b SVLSGFSKHF* 6,85
11S, Gly m G1 b’ GGSILSGFTLEFLEHAFSV >10 

N, h1-h2 

 
 7S, Ara h1 c KDLAFPGSGE 0,00
 7S, Gly m α c’ QELAFPGSAQ* 4,71 C, h2-h3 

11S, Gly m G5 d IGFAFPGCPE* 8,91
11S, Gly m G2 d’ QQGNGIFGMIFPGCPS >10 N, E-F 

Notă: Resturile de aminoacizi, substituţia cărora duce la pierderea capacităţii de legare a epitopului cu IgE,  
sunt subliniate. Asteriscul indică secvenţa epitopilor potenţiali. Secvenţele epitopilor IgE reali: a şi c,  
respectiv epitopii 11 şi 20 din Ara h1 [2]; b′, epitopul 1 din Gly m G1 [13]; d′, epitopul 3 din Gly m G2 [14].  
În coloana din dreapta este indicată poziţia epitopilor în structura domeniului N- sau C-terminal. 
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Concluzii 
Doi factori pledează în favoarea imunoreactivităţii încrucişate propuse între alergenii 7S şi 11S din arahide 

şi soia. 
În primul rând, resturile aminoacide, esenţiale pentru legarea epitopilor a şi c din Ara h1 cu IgE (Tab.2), 

respectiv, sunt prezente şi în secvenţele epitopilor potenţiali b şi d din alergenul 11S, Gly m G5.  
În al doilea rând, secvenţele epitopilor potenţiali b şi d din alergenul 11S, Gly m G5, coincide parţial cu 

epitopii reali b′ şi d′ identificaţi în alergenii 11S, Gly m G1 şi Gly m G2, corespunzător. Un interes deosebit 
prezintă analiza directă într-o singură serie de experimente a imunoreactivităţii încrucişate între alergenul 7S 
din arahide, Ara h1 (cel mai puternic alergen dintre globulinele de rezervă din seminţe) şi alergenii 11S din 
soia.  
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