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摘要:［目的］通过分析 PcQM 蛋白质的结构，预测其高级结构和功能，为进一步研究 PcQM 蛋白提供理论依据。［方法］利用
Blast P和相关分析蛋白质理化性质与结构的软件，对 PcQM蛋白进行结构与功能预测分析。［结果］PcQM蛋白不存在 N端信号
肽，存在多个酶切位点，无跨膜结构，定位在细胞质中。不存在二硫键，该蛋白含 26. 05% α －螺旋结构( H) ，20. 93 % β －折叠结
构( E) ，53. 02 %无规则卷曲( L) 。最后，通过 Swiss － Model程序预测了 PcQM蛋白的三级结构。［结论］较全面地分析和预测了
PcQM蛋白的理化性质、二级结构和三级结构等。为深入分析 PcQM在大黄鱼( Larimichthys crocea) 体内免疫调节功能研究，提供
了理论依据。
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Bioinformatics analysis of QM － like ( PcQM) protein from Pseudosciaena crocea
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Abstract: ［Objective］The purpose of this study was to learn more function of PcQM protein by analyzing the AA sequence and predicting
the structure of it.［Methods］Some related bioinformatics analysis software or system on internet such as Blast P，PredictProtein，Swiss －
Model，was used to analyze the structure and prediction the structure and function of PcQM protein.［Ｒesults］The results showed that Pc-
QM protein had many restriction enzyme sites. There was no signal peptide on N － terminal and no transmembrane structure. It was located
in the cytoplasm. There were 26. 05% α － helical ( H) ，20. 93% β － pleated sheet ( E) and 53. 02% random coil ( L) predicted by Pre-
dictProtein. The tertiary structure was predicted by Swiss － Model.［Conclusion］The study has analyzed the sequence of PcQM protein and
predicted the structure of it，which would lay a foundation for further learning the relationship between structure and function of the protein.
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0 引言
大黄鱼( Larimichthys crocea) 隶属于脊索动物门( Osteich-

thyes) 、鲈形目 ( Perciformes) 、石首鱼科 ( Sciaenidae) 、黄鱼属
( Larimichthys) ，主要分布于中国和朝鲜沿海水域，为我国主要
的海产经济鱼类之一［1 － 2］。由于海洋环境污染严重，病害发
生频繁，抗生素使用泛滥等，造成大黄鱼种质资源退化严

重［3 － 4］。深入了解其免疫机制，是提高大黄鱼抗病能力的
基础。
随着研究的深入，发现核糖体蛋白不仅是组成核糖体的

一种重要组成成分，而且具有多种核糖体外功能。在细胞生
长、凋亡等过程中，均有重要作用［5］。QM － like蛋白属于核糖
体大亚基中的一种蛋白 L10( ＲPL10) ，在细胞的生长、增殖、分
化等过程中，同样具有重要作用［6 － 8］。已有研究表明，QM －
like蛋白在鱼体的免疫系统中，同样起着重要的调控作
用［9 － 11］。目前为止，对于鱼类 QM － like 蛋白的研究，主要集
中于 mＲNA等基因水平的分析，对其蛋白高级结构分析与预
测，仅见美国红鱼( Sciaenops ocellatus) 中报道［12］。本文主要利
用各种生物信息学方法，分析大黄鱼体内 PcQM蛋白的 AA序
列，并预测其蛋白高级结构，为深入研究该蛋白在大黄鱼体内

的免疫调节功能奠定理论基础。

1 材料与方法
1. 1 材料
分析用 PcQM cDNA和蛋白质序列由均由作者实验室克

隆并翻译获得，上传至 GeneBank 数据库。PcQM cDNA 和 AA
序列号分别为 FJ455761 和 ACS93602。

PcQM AA序列: mgrrlarcyr ycknkpypks rfcrgvpdpk irifdlgrkk
akvdefplcg hmvsdeyeql ssealeaari cankymvktc gkdgfhirmr lhpfhvi-
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rin kmlscagadr lqtgmrgafg kpqgtvarvh igqvimsvrt kaqnkehvve alr-
rakfkfp grqkihiskk ygftkfnacd fndmmaekrl ipdgcgvkyi
psrgplsrwk alhav
具体实验材料来源见参考文献［10］。

1. 2 方法
将 PcQM AA序列提交到网站 http: / /www. expasy. org /，分

析 PcQM蛋白的疏水性、消光系数、酶切位点等理化性质进行
分析; 打开 SignalP4. 1 Server，提交 PcQM AA，预测信号肽; 将
PcQM AA 在 Blast P ( http: / / blast. ncbi. nlm. nih. gov /
Blast. cgi) 程序中进行比对，分析 PcQM蛋白保守结构域; 打开
PredictProtein程序，提交 PcQM AA序列，对 PcQM 二级结构进
行预测; 打开 Swiss － Model网站，提交 PcQM AA 序列，预测空
间三维结构。

2 结果与分析
2. 1 PcQM蛋白理化性质分析和信号肽预测
将 PcQM AA序列提交至网站 http: / /www. expasy. org / cgi

－ bin / protscale. pl，分析其疏水性。结果表明，PcQM 蛋白总
平均疏水性指数( Grand average of hydropathicity) 均为 － 0. 52，
如图 1 所示。其中疏水性最强的分值都为 1. 27，而最弱的都
为 － 2. 78。按照氨基酸分值越低亲水性越高，分值越高疏水
性越强的原则，PcQM 蛋白均表现为亲水性。经网站 http: / /
www. expasy. org / tools / protparam. html 分析可知，在水溶液
280 nm处，SoQM 蛋白质浓度为 1. 00 g /L。假设半胱氨酸
( Cys) 都以还原态形式存在时，PcQM蛋白的消光系数( Extinc-
tion coefficients) 都为 1 6430 /M cm，吸光系数( Abs) 为都 0. 67;
相同条件下，当 Cys都以氧化态形式存在时，PcQM蛋白消光

图 1 PcQM蛋白疏水性分析
Figure 1 Analysis of the hydrophobicity of PcQM protein

系数为 15 930 /M cm，Abs为 0. 65。PcQM蛋白的脂溶性指数
( Aliphatic index) 为 67. 16。通过网站 http: / /www. expasy. org /
tools /peptidecutter / 对 PcQM蛋白的酶切位点进行了分析，结
果表明 PcQM蛋白都具有多个酶切位点，其中 Arg － C protein-
ase有 22 个位点; Clostripain有 22 个位点; Proteinase K 有 77
个位点; Trypsin有 42 个位点。经过 PredictProtein 程序分析，
PcQM 蛋白具有 2 个酰胺化位点( 1 /MGＲＲ，36 /LGＲK) ，2 个蛋
白酶 C磷酸化位点( 137 /SVＲ和 168 /SKK) ，1 个 N －肉豆蔻痫
位点( 114 /GMＲGAG) ，同时还都含有 1 个核糖体蛋白 L10 特
征结构( ＲGAFGKPQGTVAＲV) 。通过 Signal P4. 1 分析可知，
PcQM蛋白无信号肽，如图 2 所示。

图 2 PcQM蛋白的信号肽预测结果
Figure 2 Prediction of the signal peptide of PcQM protein

2. 2 PcQM蛋白保守区域分析
通过 NCBI 网站 Blast P ( http: / / blast. ncbi. nlm. nih. gov /

Blast. cgi) 程序分析，发现 PcQM 蛋白属于 Ｒibosomal _L16 _
L10e超家族，其中 41 － 165 AA为该蛋白质主要的特征结构所
在，如图 3 所示。
2. 3 PcQM 蛋白二级结构预测
通过 PredictProtein网站，分别预测了 PcQM蛋白的二硫键

和二级结构。结果发现，PcQM蛋白虽然存在 9 个 Cys，但都是

以还原态形式存在，而不存在二硫键结构，如图 4 所示。PcQM
蛋白二级结构的预测结果表明，该蛋白含有 26. 05% α －螺旋
结构( H) ，20. 93 % β － 折叠结构( E) ，53. 02 %无规则卷曲
( L) ，如图 5 所示。
2. 4 PcQM蛋白三维空间结构预测
通过 Swiss － Model程序，对 PcQM蛋白三维空间结构进行

了预测，如图 6 所示。模板蛋白为 2zkr. 1. 9，PcQM 蛋白的 AA
序列与模板的同源性为 91. 12%，没有配体( ligands) 。GMQE
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图 3 PcQM蛋白的保守结构域
Figure 3 Conserved domains of PcQM protein

图 4 二硫键结构预测
Figure 4 Prediction of the disulphide bridges

( Global Model Quality Estimation) 值为 0. 72，QMEAN4 server值
为 － 1. 76。

图 6 PcQM蛋白三维结构的预测
Figure 6 Prediction of the tertiary structure of PcQM protein

3 讨论
QM － like 蛋白是一种重要的核糖体大亚基蛋白 L10，在

细胞的生长、发育及凋亡等过程中均具有重要作用。迄今为
止，QM － like蛋白功能研究主要集中于基因水平及体外表达
研究等［8 － 11］，而蛋白质高级结构报道较少。

随着生物信息学迅猛发展，其对于蛋白质结构和功能预

测研究领域日益重要。自从 2009 年以来，PredictProtein 程序
每年点击率高达 1 000 000 次，服务对象遍布 139 个国家［13］。
Swiss － Model程序同样已成为预测蛋白质三级结构的主要工
具［14］。生物信息学分析，不仅辅助了蛋白质基本性质的测
定，而且预测了蛋白一些高级结构，为蛋白质功能深入研究提

供了良好的理论依据［15］。

已有研究发现，攻毒后大黄鱼和草鱼体内 QM － like 蛋白
的 mＲNA表达量均发生变化，这暗示着 QM － like 蛋白在鱼类
免疫反应过程中起着重要的调节作用［9 － 10］。本研究通过生物
信息学相关软件及网站，分析可知 PcQM 蛋白为亲水性蛋白，

具有多个酶切位点和一个核糖体大亚基蛋白 L10 特征性结
构。该结果与草鱼( Ctenopharyngodon idellus) QM － like 蛋白
理化性质相似。

Mitsuhiro Nishimura等［16］利用 X －射线晶体衍射法得到
人类 L10 蛋白，同时利用 SWISS － MODEL 等软件预测该蛋白
结构，人类 QM － like 蛋白与模型的相似程度达到 99. 40%，E
值为 4. 56e － 90。结果发现 QM 蛋白的二级结构骨架与预测
结果完全一致。本研究 PcQM 蛋白 AA 序列与模板的同源性
为为 91. 12%。根据与模板序列相似度越高，预测结构越准确
原则，及 GMQE 和 QMEAN4 server值，结果表明 PcQM 蛋白三
维空间结构的预测结构具有较高可靠性［17 － 18］。本研究结果
PcQM蛋白与美国红鱼 SoQM相比，两者间三级结构表示方法
和所建模型的评估方式都有所不同，但两者螺旋结构( H) ，折
叠结构( E) 和无规则卷含量基本相似［12］，这主要是由 QM －
like蛋白的保守性所决定。本研究局限于软件的预测，后续工
作需通过核磁共振等实验方法，对预测的 PcQM 蛋白高级结
构进行验证，以深入研究 PcQM 蛋白的生物学功能。

4 结论
本文较全面地分析和预测了 PcQM 蛋白的理化性质、保

守结构域、二级结构和三级结构等。为深入分析 PcQM在大黄
鱼体内免疫调节功能研究，奠定了理论依据。
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图 5 PcQM蛋白二级结构预测
Figure 5 Prediction of the secondary structure of PcQM protein
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黄花蒿 rbcL基因电子克隆、生物信息学及适应性进化分析
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摘要:［目的］运用电子克隆的方法获得黄花蒿中 rbcL基因，并对该基因进行生物信息学及适应性进化分析，获得氨基酸正选择
位点及其空间结构特征。［方法］以短葶飞蓬 rbcL基因为种子序列( 探针，Genbank 登录号为: KF482865. 1) ，对黄花蒿的 EST 数
据库进行搜索，应用相关的生物软件进行拼接、组装，利用 PAML 程序检测其 rbcL 基因的适应性进化。［结果］获得一个 rbcL基
因的 cDNA序列重叠群，该重叠群长为 1 832bp，包含一个完整的长为 1 461bp的开放阅读框，共编码 486 个氨基酸，且与菊科的
其他植物的 rbcL基因具有较高的同源性，适应性进化分析在 rbcL蛋白上有两个氨基酸正选择位点( 249S和 449T ) 。［结论］电
子克隆获得的 cDNA序列为完整的黄花蒿 rbcL基因全长 cDNA，黄花蒿对生境的适应可能与 rbcL蛋白大亚基正选择位点空间结
构有关。

05


