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中，具有很好的理论研究和实际应用价值。

参考文献：

［１］祝仲纯，吴海珊．从萝卜的下胚轴诱导植株成功［Ｊ］．遗传，
１９８０，２（３）：３６．

［２］崔群香，汪隆植，娄　平，等．从萝卜下胚轴再生完整植株［Ｊ］．
南京农专学报，１９９９，１５（４）：２９－３６．

［３］ＪｅｏｎｇＷ Ｊ，ＭｉｎＳＲ，ＬｉｕＪＲ．Ｓｏｍａｔｉｃｅｍｂｒｙｏｇｅｎｅｓｉｓａｎｄｐｌａｎｔ
ｒｅｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｉｎｔｉｓｓｕｅｃｕｌｔｕｒｅｏｆｒａｄｉｓｈ（ＲａｐｈａｎｕｓｓａｔｉｖｕｓＬ．）［Ｊ］．
ＰｌａｎｔＣｅｌｌＲｅｐｏｒｔｓ，１９９５，１４（１０）：６４８－６５１．

［４］ＰｕａＥＣ，ＳｉｍＧＥ，ＣｈｉＧＬ，ｅｔａｌ．Ｓｙｎｅｒｇｉｓｔｉｃｅｆｆｅｃｔｏｆｅｔｈｙｌｅｎｅ
ｉｎｈｉｂｉｔｏｒｓａｎｄｐｕｔｒｅｓｃｉｎｅｏｎｓｈｏｏｔｒｅｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｆｒｏｍｈｙｐｏｃｏｔｙｌｅｘｐｌａｎｔｓ
ｏｆＣｈｉｎｅｓｅｒａｄｉｓｈ（ＲａｐｈａｎｕｓｓａｔｉｖｕｓＬ．ｖａｒ．ｌｏｎｇｉｐｉｎｎａｔｕｓＢａｉｌｅｙ）ｉｎ
ｖｉｔｒｏ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＣｅｌｌＲｅｐｏｒｔｓ，１９９６，１５（９）：６８５－６９０．

［５］武　剑，龚义勤，邓　波，等．萝卜雄性不育组织培养的研究［Ｊ］．

贵州农业科学，２００３，３１（５）：８－１１．
［６］武　剑，龚义勤，邓　波，等．萝卜离体再生的影响因素［Ｊ］．中
国蔬菜，２００３（６）：６－８．

［７］李海萍，张鲁刚，张　静，等．萝卜带柄子叶高频再生体系的建立
［Ｊ］．植物学报，２０１１，４６（３）：３３１－３３７．

［８］毛倩卓．侵染萝卜的ｄｓＲＮＡ病毒研究———带病毒萝卜的组织培
养、细胞和分子生物学研究［Ｄ］．杭州：浙江理工大学，２０１１：
１２－１５．　

［９］熊秋芳，张雪清，骆海波，等．萝卜组织培养的研究与应用［Ｊ］．
长江蔬菜，２００６（５）：３６－３８．

［１０］吴丽艳，柏柯帆，李石开，等．利用花序轴组培快繁青花菜萝卜
胞质雄性不育系的研究［Ｊ］．云南农业大学学报（自然科学
版），２００９，２４（５）：７１２－７１６．

［１１］赖正锋，林加耕，李华东，等．日本高秆青花菜组织培养初探（简
报）［Ｊ］．亚热带植物科学，２００５，３４（１）：６４．

郭　敏，李祥龙．不同物种ＴＹＲ基因编码蛋白结构及功能的生物信息学分析［Ｊ］．江苏农业科学，２０１７，４５（２１）：４４－４８．
ｄｏｉ：１０．１５８８９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００２－１３０２．２０１７．２１．０１２

不同物种 ＴＹＲ基因编码蛋白结构
及功能的生物信息学分析

郭　敏，李祥龙
（河北科技师范学院动物科技学院，河北秦皇岛０６６００４）

　　摘要：利用生物信息学方法对１３个物种ＴＹＲ基因编码蛋白的理化性质，以及一级、二级、三级结构和亚细胞定位
进行预测和分析，同时拟构建１３个物种ＴＹＲ基因的系统发育树。结果表明：ＴＹＲ基因编码产物为不稳定蛋白（貉子
除外），整条多肽链表现出亲水性。二级结构主要为α螺旋、β折叠，β转角区域分布少且散，均存在信号肽和跨膜区，
可以判断ＴＹＲ基因编码蛋白是定位于生物膜上的膜蛋白或分泌蛋白，主要在嘌呤和嘧啶、运输和结合、电压门控离子
通道及转录中发挥作用。各物种ＴＹＲ基因编码产物主要定位于内质网、高尔基体以及细胞质膜。除原鸡外，其他物
种该蛋白均存在跨膜区，貉子有２个跨膜区域。各物种系统发育树与动物学进化观点基本一致。
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　　动物的毛色、羽色不但可以作为质量性状，也可作为一种
经济性状被利用。目前，绿色、环保、优质的毛皮产品已成为

广大消费者追求的目标。毛色表型主要受黑色素的影响，是

黑色素在毛皮质和髓质中沉淀的种类和数量不同造成的。研

究表明，动物毛色的形成主要与黑色素细胞中合成的２种色
素（真黑色素、褐黑色素）比例有关。真黑色素通常可使皮肤

或毛皮表现为褐色、黑色，褐黑色素能使皮肤或毛皮表现为黄

色、红棕色［１］，黑色素沉淀取决于这２种色素的相对含量。对
于动物黑色素细胞而言，酪氨酸酶（ｔｙｒｏｓｉｎａｓｅ，简称 ＴＹＲ）作
为关键酶参与黑色素的合成［２］，具有加氧酶、脱氢酶双重功

能［３］，动物黑色素的形成主要遵循多巴（ＤＯＰＡ）途径，指在动
物体内，酪氨酸在 ＴＹＲ的催化作用下，经由 ＤＯＰＡ、多巴醌、
吲哚醌等形式，最后生成黑色素。酪氨酸酶相关蛋白酶 １
（ＴＹＲＰ１）、酪氨酸酶相关蛋白酶 ２（ＴＹＲＰ２）与酪氨酸酶
（ＴＹＲ）构成了酪氨酸酶基因家族，ＴＹＲＰ１、ＴＹＲＰ２各自催化
特异的反应参与黑色素的合成，这３种成员协同调控黑色素
的形成［４］，并且与其他毛色相关基因共同作用调控毛色的形

成。引起黑色素代谢紊乱的主要原因是 ＴＹＲ基因突变或酶
的失活，最终将导致机体组织异常表达［５］。有研究表明，哺

乳动物ＴＹＲ基因包含５个外显子和４个内含子，序列长度约
为１．６ｋｂ［６］。本研究选用 ＧｅｎＢａｎｋ中已提交物种的 ＴＹＲ基
因编码蛋白序列，利用生物信息学方法对ＴＹＲ基因编码蛋白
的结构与功能进行预测和分析，以期研究ＴＹＲ基因及其编码
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蛋白的功能，进而为该基因调控的动物毛色机制研究奠定

基础。

１　材料与方法

１．１　序列来源
从美国国立生物技术信息中心（ＮＣＢＩ）网站（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．

ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／）的 ＧｅｎＢａｎｋ中下载包括斑马鱼、犬、东北
虎、家兔、家猫、绵羊、貉子、家牛、人、狨猴、原鸡、中央蝙蝠、家猪

等１３个物种的ＴＹＲ基因编码蛋白序列［７］。序列来源见表１。
表１　不同物种ＴＹＲ基因编码蛋白序列

物种 登录号

犬（Ｃａｎｉｓｌｕｐｕｓｆａｍｉｌｉａｒｉｓ） ＡＡＱ１７５３５．１
家猫（Ｆｅｌｉｓｃａｔｕｓ） ＸＰ＿００３９９２６９１．１
家牛（Ｂｏｓｔａｕｒｕｓ） ＮＰ＿８５１３４４．１
人（Ｈｏｍｏｓａｐｉｅｎｓ） ＮＰ＿０００３６３．１
家猪（Ｓｕｓｓｃｒｏｆａ） ＮＰ＿００１０２０３８３．１
家兔（Ｏｒｙｃｔｏｌａｇｕｓｃｕｎｉｃｕｌｕｓ） ＮＰ＿００１０７５５４６．１
绵羊（Ｏｖｉｓａｒｉｅｓ） ＮＰ＿００１１２３４９９．１
貉子（Ｎｙｃｔｅｒｅｕｔｅｓｐｒｏｃｙｏｎｏｉｄｅｓｐｒｏｃｙｏｎｏｉｄｅｓ） ＡＩＱ８６６０２．１
狨猴（Ｃａｌｌｉｔｈｒｉｘｊａｃｃｈｕｓ） ＸＰ＿００２７５４７５１．１
原鸡（Ｇａｌｌｕｓｇａｌｌｕｓ） ＸＰ＿０１５１３５２９８．１
斑马鱼（Ｄａｎｉｏｒｅｒｉｏ） ＮＰ＿５７１０８８．２
东北虎（Ｐａｎｔｈｅｒａｔｉｇｒｉｓａｌｔａｉｃａ） ＸＰ＿００７０７９０６６．１
中央蝙蝠（Ｐｔｅｒｏｐｕｓａｌｅｃｔｏ） ＸＰ＿００６９２６７６５．１

１．２　蛋白结构分析
１．２．１　一级结构　利用Ｅｘｐａｓｙ开发的针对蛋白质基本理化
性 质 的 Ｐｒｏｔｐａｒａｍ 工 具 （ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ／ｔｏｏｌｓ／
ｐｒｏｔｐａｒａｍ．ｈｔｍｌ）分析 ＴＹＲ基因编码蛋白序列的相对分子质
量、氨基酸组成、等电点（ｐＩ）、消光系数、半衰期、不稳定系

数、总平均亲水性等。同时通过 Ｅｘｐａｓｙ开发的Ｐｒｏｔｓｃａｌｅ工具
对ＴＹＲ基因编码的蛋白质进行亲水性、疏水性分析。利用
ＴＭＨＭＭＳｅｒｖｅｒｖ．２．０在线软件（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｃｂｓ．ｄｔｕ．ｄｋ／
ｓｅｒｖｉｃｅｓ／ＴＭＨＭＭ－２．０／）预测跨膜区［８－９］。

１．２．２　二级结构　利用 Ｃｈｏｕ＆ＦａｓｍａｎＳｅｃｏｎｄａｒｙＳｔｒｕｃｔｕｒｅ
ＰｒｅｄｉｃｔｉｏｎＳｅｒｖｅｒ软件预测ＴＹＲ基因所编码蛋白质的 α螺旋、
β折叠和 β转角。同时，分别使用 Ｐｒｏｔｆｕｎ２．２Ｓｅｒｖｅｒ［１０－１１］、
ＳｉｇｎａｌＰ４．１Ｓｅｒｖｅｒ［１２］在线软件分析预测 ＴＹＲ基因编码产物
的功能分类和信号肽。

１．２．３　亚细胞定位　利用 ＰＳＯＲＴⅡ Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ在线软件
（ｈｔｔｐ：／／ｐｓｏｒｔ．ｈｇｃ．ｊｐ／ｆｏｒｍ２．ｈｔｍｌ）对 ＴＹＲ基因编码蛋白在细
胞内的位置进行定位与分析［１３］。

１．３　构建系统发育树
　　应用ＤＮＡＭＡＮ软件对不同物种ＴＹＲ基因编码蛋白序列
进行多序列比对并构建系统发育树［１４］。

２　结果与分析

２．１　不同物种ＴＹＲ基因编码蛋白的一级结构
２．１．１　蛋白质理化性质　由表２可知，１３个物种 ＴＹＲ基因
编码蛋白的氨基酸组成相同，且亮氨酸（Ｌｅｕ）、丝氨酸（Ｓｅｒ）
含量明显高于其他氨基酸。表３为１３个物种 ＴＹＲ基因编码
蛋白的理化参数，包括氨基酸数量、相对分子质量、ｐＩ值、分
子式、原子总数、正电荷残基数／负电荷残基数、不稳定指数、
脂肪系数和亲水性总平均值等。可以看出，脂肪系数均高达

７０以上，其中貉子的脂肪系数最高，达到８１．３９；亲水性总平
均值表现为负值，说明这１３个物种 ＴＹＲ基因编码的蛋白均
为亲水蛋白；除貉子（不稳定指数 ＜４０，稳定）外，其他物种
ＴＹＲ基因编码的蛋白均为不稳定蛋白质。

表２　不同物种ＴＹＲ基因编码蛋白的氨基酸组成

物种
氨基酸种类及比例（％）

Ａｌａ Ａｒｇ Ａｓｎ Ａｓｐ Ｃｙｓ Ｇｌｎ Ｇｌｕ Ｇｌｙ Ｈｉｓ Ｉｌｅ Ｌｅｕ Ｌｙｓ Ｍｅｔ Ｐｈｅ Ｐｒｏ Ｓｅｒ Ｔｈｒ Ｔｒｐ Ｔｙｒ Ｖａｌ
犬 ５．７ ５．３ ５．５ ５．７ ３．６ ３．８ ５．３ ６．８ ３．０ ４．３ １０．４ ３．２ ２．５ ５．８ ６．４ ８．１ ４．７ ２．６ ４．０ ３．４
家猫 ６．２ ５．７ ５．１ ５．８ ３．４ ４．０ ５．１ ６．４ ３．０ ４．５ １０．４ ３．２ ２．６ ５．８ ６．２ ８．１ ４．５ ２．６ ４．０ ３．２
家牛 ６．０ ５．７ ４．９ ６．０ ３．２ ３．８ ５．１ ６．６ ２．８ ３．６ １０．４ ２．８ ２．３ ５．８ ６．８ ８．５ ４．７ ２．５ ４．５ ４．０
人 ５．７ ５．１ ５．１ ５．７ ３．２ ４．３ ５．１ ６．４ ３．２ ４．２ １０．４ ３．２ ２．８ ５．９ ６．２ ９．６ ３．６ ２．６ ４．３ ３．２
家猪 ５．３ ５．６ ５．１ ５．５ ３．４ ４．０ ５．５ ７．２ ２．６ ４．３ １０．４ ３．０ ２．４ ６．２ ６．８ ８．７ ４．３ ２．４ ４．１ ３．２
家兔 ５．５ ５．５ ５．３ ５．５ ３．２ ４．０ ５．３ ６．８ ３．０ ３．６ １０．６ ２．８ ２．６ ５．８ ６．２ ８．９ ４．７ ２．６ ４．２ ４．０
原鸡 ５．０ ６．６ ６．６ ４．４ ４．２ ４．２ ５．４ ７．０ ２．２ ５．０ ８．８ ２．０ ３．２ ６．０ ６．０ ８．２ ４．４ ２．０ ４．４ ４．２
绵羊 ５．８ ５．８ ４．９ ５．７ ３．２ ３．６ ５．３ ６．８ ２．８ ３．６ １０．６ ２．８ ２．３ ５．８ ６．８ ８．５ ４．７ ２．５ ４．５ ４．０
貉子 ５．７ ４．２ ５．６ ５．２ ２．５ ２．７ ６．０ ６．０ ２．５ ４．９ ８．４ ５．９ ２．９ ４．６ ４．９ ８．８ ５．８ １．４ ３．９ ８．１
狨猴 ６．０ ４．５ ４．９ ５．７ ３．２ ４．３ ５．１ ６．４ ３．０ ４．５ １０．４ ３．６ ２．８ ５．８ ６．２ ９．８ ３．６ ２．６ ４．２ ３．２
斑马鱼 ６．６ ７．１ ４．５ ５．１ ２．８ ５．４ ４．７ ７．１ ２．６ ４．１ ９．２ １．３ ２．２ ６．０ ５．８ ８．６ ４．５ ２．２ ４．３ ５．８
东北虎 ６．２ ５．６ ５．１ ５．６ ３．４ ４．０ ５．１ ６．４ ３．２ ４．１ １０．４ ３．２ ２．８ ５．８ ６．２ ８．３ ４．５ ２．６ ４．０ ３．４
中央蝙蝠 ４．９ ５．３ ５．８ ５．３ ３．０ ４．１ ５．５ ７．０ ３．０ ４．７ ９．８ ３．０ ２．４ ６．０ ６．６ ８．３ ４．９ ２．６ ４．３ ３．４

　　注：Ａｌａ为丙氨酸，Ａｒｇ为精氨酸，Ａｓｎ为天冬酰胺，Ａｓｐ为天冬氨酸，Ｃｙｓ为半胱氨酸，Ｇｌｎ为谷氨酰胺，Ｇｌｕ为谷氨酸，Ｇｌｙ为甘氨酸，Ｈｉｓ为组
氨酸，Ｉｌｅ为异亮氨酸，Ｌｅｕ为亮氨酸，Ｌｙｓ为赖氨酸，Ｍｅｔ为甲硫氨酸，Ｐｈｅ为苯丙氨酸，Ｐｒｏ为脯氨酸，Ｓｅｒ为丝氨酸，Ｔｈｒ为苏氨酸，Ｔｒｐ为色氨酸，
Ｔｙｒ为酪氨酸，Ｖａｌ为缬氨酸。下同。

２．１．２　跨膜区分析　通过软件分析可知：貉子 ＴＹＲ基因编
码产物有２个跨膜区域，原鸡 ＴＹＲ基因编码产物无跨膜区
域，第１～４９９ａａ位于胞外。对１３个物种进行跨膜区预测结
果显示，除原鸡外，其他物种该蛋白均存在跨膜区（表４），揭
示该蛋白是定位于生物膜的跨膜蛋白。

２．２　不同物种ＴＹＲ基因编码蛋白的二级结构
２．２．１　α－螺旋、β－折叠、β－转角的预测　经过软件分析
可知：在各物种ＴＹＲ基因编码蛋白的二级结构中，α－螺旋、
β－折叠区域分布较广，而 β－转角区域分布少且较分散
（表５）。
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表３　不同物种ＴＹＲ基因编码蛋白的理化性质

物种
氨基酸数

量（个）

相对分

子质量
ｐＩ值 分子式

原子总数

（个）

正电荷残基数／
负电荷残基数

不稳定

指数

脂肪

系数

亲水性总

平均值
稳定性

犬 ５３０ ６０３３６．３ ５．６７ Ｃ２７０５Ｈ４０６０Ｎ７２６Ｏ７８５Ｓ３２ ８３０８ （Ａｓｐ＋Ｇｌｕ）／（Ａｒｇ＋Ｌｙｓ）＝５８／４５ ５３．０８ ７２．９１ －０．３３５ 不稳定

家猫 ５３０ ６０４７７．５ ５．８２ Ｃ２７１２Ｈ４０７９Ｎ７３１Ｏ７８３Ｓ３２ ８３３７ （Ａｓｐ＋Ｇｌｕ）／（Ａｒｇ＋Ｌｙｓ）＝５８／４７ ５４．７２ ７３．６６ －０．３３０ 不稳定

家牛 ５３０ ６０２７８．０ ５．５４ Ｃ２７０６Ｈ４０５０Ｎ７２４Ｏ７８９Ｓ２９ ８２９８ （Ａｓｐ＋Ｇｌｕ）／（Ａｒｇ＋Ｌｙｓ）＝５９／４５ ５３．４４ ７１．９８ －０．３４８ 不稳定

人 ５２９ ６０３９３．２ ５．７１ Ｃ２７０９Ｈ４０５１Ｎ７２５Ｏ７８７Ｓ３２ ８３０４ （Ａｓｐ＋Ｇｌｕ）／（Ａｒｇ＋Ｌｙｓ）＝５７／４４ ５６．７６ ７１．７６ －０．３５６ 不稳定

家猪 ５３１ ６０４５４．４ ５．６４ Ｃ２７１４Ｈ４０７０Ｎ７２６Ｏ７８７Ｓ３１ ８３２８ （Ａｓｐ＋Ｇｌｕ）／（Ａｒｇ＋Ｌｙｓ）＝５８／４６ ５５．３１ ７１．８５ －０．３４４ 不稳定

家兔 ５３０ ６０３６１．２ ５．６７ Ｃ２７０５Ｈ４０５５Ｎ７２７Ｏ７８８Ｓ３１ ８３０６ （Ａｓｐ＋Ｇｌｕ）／（Ａｒｇ＋Ｌｙｓ）＝５７／４４ ５２．０５ ７２．１５ －０．３４０ 不稳定

原鸡 ４９９ ５６９４０．６ ６．０３ Ｃ２５３０Ｈ３８２４Ｎ６９４Ｏ７３７Ｓ３７ ７８２２ （Ａｓｐ＋Ｇｌｕ）／（Ａｒｇ＋Ｌｙｓ）＝４９／４３ ５７．１８ ７１．１４ －０．３０３ 不稳定

绵羊 ５３０ ６０３０４．１ ５．６９ Ｃ２７０９Ｈ４０６０Ｎ７２６Ｏ７８６Ｓ２９ ８３１０ （Ａｓｐ＋Ｇｌｕ）／（Ａｒｇ＋Ｌｙｓ）＝５８／４６ ５３．８３ ７２．５３ －０．３４１ 不稳定

貉子 ９７２ １０９０２２．３ ６．１５ Ｃ４８６３Ｈ７５４６Ｎ１２９４Ｏ１４５１Ｓ５２ １５２０６ （Ａｓｐ＋Ｇｌｕ）／（Ａｒｇ＋Ｌｙｓ）＝１０９／９８ ３７．７９ ８１．３９ －０．２２４ 稳定

狨猴 ５３０ ６０２２２．１ ５．５９ Ｃ２７０５Ｈ４０５４Ｎ７１６Ｏ７８７Ｓ３２ ８２９４ （Ａｓｐ＋Ｇｌｕ）／（Ａｒｇ＋Ｌｙｓ）＝５７／４３ ５３．２２ ７３．４７ －０．３０８ 不稳定

斑马鱼 ５３４ ６０５８４．４ ６．０７ Ｃ２７１１Ｈ４０８８Ｎ７４８Ｏ７８５Ｓ２７ ８３５９ （Ａｓｐ＋Ｇｌｕ）／（Ａｒｇ＋Ｌｙｓ）＝５２／４５ ５７．５５ ７５．２４ －０．２６５ 不稳定

东北虎 ５３１ ６０５９０．７ ５．９４ Ｃ２７１５Ｈ４０８２Ｎ７３４Ｏ７８３Ｓ３３ ８３４７ （Ａｓｐ＋Ｇｌｕ）／（Ａｒｇ＋Ｌｙｓ）＝５７／４７ ５６．０３ ７２．６０ －０．３３６ 不稳定

中央蝙蝠 ５３１ ６０７００．５ ５．６７ Ｃ２７２８Ｈ４０７６Ｎ７３０Ｏ７９２Ｓ２９ ８３５５ （Ａｓｐ＋Ｇｌｕ）／（Ａｒｇ＋Ｌｙｓ）＝５７／４４ ５１．３７ ７１．２８ －０．３８５ 不稳定

表４　不同物种ＴＹＲ基因编码蛋白的跨膜区域预测结果

物种 跨膜区数量（个） 跨膜区氨基酸位点范围 胞内区氨基酸位点范围 胞外区氨基酸位点范围

斑马鱼 １ ４７８～５００ ５０１～５３４ １～４７７
东北虎 １ ４７４～４９６ ４９７～５３１ １～４７３
犬 １ ４７４～４９６ ４９７～５３０ １～４７３
家兔 １ ４７７～４９９ ５００～５３０ １～４７６
家猫 １ ４７４～４９６ ４９７～５３０ １～４７３
绵羊 １ ４７４～４９６ ４９７～５３０ １～４７３
貉子 ２ ５１７～５３９；６４９～６７１ ５４０～６４８ １～５１６；６７２～９７２
家牛 １ ４７４～４９６ ４９７～５３０ １～４７３
人 １ ４７４～４９６ ４９７～５２９ １～４７３
狨猴 １ ４７４～４９６ ４９７～５３０ １～４７３
原鸡 ０ １～４９９
中央蝙蝠 １ ４７７～４９９ ５００～５３１ １～４７６
家猪 １ ４７４～４９６ ４９７～５３１ １～４７３

表５　不同物种ＴＹＲ基因编码蛋白的α－螺旋、β－折叠、β－转角的预测结果

物种 α－螺旋区氨基酸位点范围 β－折叠区氨基酸位点范围 β－转角区 总残留量（ａａ）
斑马鱼 １０２～１４４；１９５～２２５；３７８～４０３；４４０～５１８ １～２３；３８６～４０３；４６８～４８４；４９０～５０５ 分布少且散 Ｈ：３２８；Ｅ：２４７；Ｔ：６９
东北虎 １１４～１４２；２６５～２８９；３７４～４１７；４５４～５２３ ８０～１０７；２１０～２２５；３８５～４０１；４７４～５００ 分布少且散 Ｈ：３１７；Ｅ：２３０；Ｔ：６８
犬 １１４～１４２；２３２～２５０；３１６～３３９；４５２～４９９ ８０～１１１；２１０～２２５；３８５～４０１；４７４～５００ 分布少且散 Ｈ：２８２；Ｅ：２２７；Ｔ：６９
家兔 １１４～１４２；２３２～２５０；３７４～４１７；４５４～５２２ １～１４；８０～９０；３６６～３７７；４７４～４９９ 分布少且散 Ｈ：２８７；Ｅ：２２４；Ｔ：６８
家猫 １１４～１４４；２３２～２５０；３７４～４１７；４５４～５２２ ８０～１０７；２１０～２２５；３８５～４０１；４７４～４９９ 分布少且散 Ｈ：３０９；Ｅ：２３２；Ｔ：６８
绵羊 １１４～１４２；１８７～２１７；１６５～２８０；３８３～４１７ ８０～９８；１６２～１８２；２１０～２２５；３８５～４１０ 分布少且散 Ｈ：２８４；Ｅ：２３５；Ｔ：６９

貉子 １８４～２５６；３０５～３５０；５０２～５５８；５８８～６４２；
６７３－７２０；８７３～９２５

１９０～２２２；３０１～３２４；３８９～４３２；５０３～５５９；
６３３～６７７；７５８～７７８

分布少且散 Ｈ：６１７；Ｅ：６２２；Ｔ：１３３

家牛 １１４～１４２；１８７～２０７；２６５～２８０；３８３～４１７ ８０～９８；２１０～２２５；３８５～４１０；４５９～４９９ 分布少且散 Ｈ：２７９；Ｅ：２３６；Ｔ：７０
人 １１４～１４５；２３２～２５０；３７４～４１７；４６０～５２１ １７０～１８４；２６５～２７６；３８５～４０１；４７４～４９９ 分布少且散 Ｈ：２９７；Ｅ：２２３；Ｔ：６７
狨猴 １１４～１４５；１６８～１８８；３７４～４１７；４６０～５２２ ８０～１０７；３６６～３７７；３８５～４０１；４８５～５０１ 分布少且散 Ｈ：２８９；Ｅ：２３１；Ｔ：６７
原鸡 １２４～１５１；２７３～２９９；３８２～４２５；４５８～４８５ ８８～１２０；１７４～１８９；２１５～２３３；４３３～４８６ 分布少且散 Ｈ：２５８；Ｅ：３２２；Ｔ：７０
中央蝙蝠 １１４～１４２；２６５～２８０；３６４～４１７；４５４～５３０ ８０～１０７；３８５～４００；４５９～５６７；５７４～５９９ 分布少且散 Ｈ：２８９；Ｅ：２２５；Ｔ：７１
家猪 １１４～１４２；２６５～２８０；３７４～４１７；４５４～５２３ ８０～１０６；２１０～２２５；３８５～４００；４７４～５００ 分布少且散 Ｈ：２７６；Ｅ：２３０；Ｔ：７５

２．２．２　信号肽的预测　通过分析蛋白序列有无信号肽，可以
判断此蛋白是否为分泌蛋白［１５］。表６的预测结果显示，原始
剪切位点分值（ｒａｗｃｌｅａｖａｇｅｓｉｔｅｓｃｏｒｅ，简称Ｃ值）的最大值与
被结合的剪切位点的分值（ｃｏｍｂｉｎｅｄｃｌｅａｖａｇｅｓｉｔｅｓｃｏｒｅ，简称
Ｙ值）的最大值均趋向于 ＋１，信号肽分值（ｓｉｇｎａｌｐｅｐｔｉｄｅ
ｓｃｏｒｅ，简称Ｓ值）的最大值在切割位点前高，在切割位点后

低，符合信号肽的标准，可以判断 ＴＹＲ基因编码产物中存在
信号肽。

２．２．３　亲水性与疏水性的预测　亲水性氨基酸一般位于蛋
白分子表面，而疏水性氨基酸位于蛋白质分子的内部［１６］。氨

基酸的亲水、疏水性可以用来判断蛋白质折叠的大致趋势。

对１３个物种ＴＹＲ氨基酸序列的亲水、疏水性进行预测，正值
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表６　不同物种ＴＹＲ基因编码蛋白的信号肽预测结果

物种
Ｃ值的
最大值

Ｓ值的
最大值

Ｙ值的
最大值

切割位点
是否存在

信号肽

斑马鱼 ０．５６４ ０．９６６ ０．７２７ １８～１９ 是

东北虎 ０．６８３ ０．９３２ ０．７７３ １８～１９ 是

犬 ０．７０８ ０．９２３ ０．７７５ １８～１９ 是

家兔 ０．３７６ ０．９２０ ０．５５０ １７～１８ 是

家猫 ０．６８２ ０．９３３ ０．７７４ １８～１９ 是

绵羊 ０．５９９ ０．８７８ ０．７０５ １７～１８ 是

貉子 ０．５９９ ０．８７８ ０．７０５ １７～１８ 是

家牛 ０．８１１ ０．９７１ ０．８６５ ２５～２６ 是

人 ０．６５８ ０．９１９ ０．７６０ １７～１８ 是

狨猴 ０．６５８ ０．９２１ ０．７６０ １７～１８ 是

原鸡 ０．８０１ ０．９８６ ０．８６４ ２６～２７ 是

中央蝙蝠 ０．６２５ ０．８８２ ０．７１４ １８～１９ 是

家猪 ０．６６１ ０．９０１ ０．７５６ １７～１８ 是

表疏水，负值表亲水；正值越大表示疏水性越强，负值越小表

示亲水性越强，表７结果显示，１３个物种整条多肽链均表现
亲水性，因此认为，ＴＹＲ基因编码产物为亲水蛋白，且位于蛋
白质分子表面。

表７　不同物种ＴＹＲ基因编码蛋白的疏／亲水性分析结果

物种
氨基酸

最低得分

氨基酸

最高得分

多肽链

疏水性

斑马鱼　 －３．１２２ ２．７５６ 亲水性

东北虎　 －３．２２２ ３．０６７ 亲水性

犬　　　 －３．０３３ ３．０６７ 亲水性

家兔　　 －２．７５６ ２．５４４ 亲水性

家猫　　 －３．２２２ ３．０６７ 亲水性

绵羊　　 －２．８５６ ２．６４４ 亲水性

貉子　　 －２．７８９ ３．５８９ 亲水性

家牛　　 －２．８５６ ２．６４４ 亲水性

人　　　 －３．１７８ ２．９１１ 亲水性

狨猴　　 －３．０３３ ２．９１１ 亲水性

原鸡　　 －２．９４４ ３．０２２ 亲水性

中央蝙蝠 －３．１８９ ２．９８９ 亲水性

家猪　　 －３．０１１ ２．６４４ 亲水性

２．２．４功能分类的预测　由表８可以看出，不同物种 ＴＹＲ基
因编码蛋白的功能一致，并且在嘌呤和嘧啶、运输和结合、电

压门控离子通道及转录中发挥作用的概率较大，分别为

０３３１、０．７７３、０．２７９、０．２１９。
表８　不同物种ＴＹＲ基因编码蛋白功能分类的预测结果

功能分类
概率

斑马鱼 东北虎 狗 家兔 绵羊 猫 貉子 牛 人 狨猴 原鸡 中央蝙蝠 猪

氨基酸生物合成 ０．０１１ ０．０１１ ０．０１１ ０．０１１ ０．０１１ ０．０１１ ０．０１１ ０．０１１ ０．０１１ ０．０１１ ０．０１１ ０．０１１ ０．０１１
生物合成辅酶因子 ０．２１０ ０．２１０ ０．２１０ ０．２１０ ０．２１０ ０．２１０ ０．２１０ ０．２１０ ０．２１０ ０．２１０ ０．２１０ ０．２１０ ０．２１０
细胞被膜 ０．０３３ ０．０３３ ０．０３３ ０．０３３ ０．０３３ ０．０３３ ０．０３３ ０．０３３ ０．０３３ ０．０３３ ０．０３３ ０．０３３ ０．０３３
细胞加工 ０．０３０ ０．０３０ ０．０３０ ０．０３０ ０．０３０ ０．０３０ ０．０３０ ０．０３０ ０．０３０ ０．０３０ ０．０３０ ０．０３０ ０．０３０
中央中间代谢 ０．０４８ ０．０４８ ０．０４８ ０．０４８ ０．０４８ ０．０４８ ０．０４８ ０．０４８ ０．０４８ ０．０４８ ０．０４８ ０．０４８ ０．０４８
能量代谢 ０．０３５ ０．０３５ ０．０３５ ０．０３５ ０．０３５ ０．０３５ ０．０３５ ０．０３５ ０．０３５ ０．０３５ ０．０３５ ０．０３５ ０．０３５
脂肪酸代谢 ０．０１７ ０．０１７ ０．０１７ ０．０１７ ０．０１７ ０．０１７ ０．０１７ ０．０１７ ０．０１７ ０．０１７ ０．０１７ ０．０１７ ０．０１７
嘌呤和嘧啶 ０．３３１ ０．３３１ ０．３３１ ０．３３１ ０．３３１ ０．３３１ ０．３３１ ０．３３１ ０．３３１ ０．３３１ ０．３３１ ０．３３１ ０．３３１
监管职能 ０．０３４ ０．０３４ ０．０３４ ０．０３４ ０．０３４ ０．０３４ ０．０３４ ０．０３４ ０．０３４ ０．０３４ ０．０３４ ０．０３４ ０．０３４
复制和转录 ０．０２０ ０．０２０ ０．０２０ ０．０２０ ０．０２０ ０．０２０ ０．０２０ ０．０２０ ０．０２０ ０．０２０ ０．０２０ ０．０２０ ０．０２０
翻译 ０．０７１ ０．０７１ ０．０７１ ０．０７１ ０．０７１ ０．０７１ ０．０７１ ０．０７１ ０．０７１ ０．０７１ ０．０７１ ０．０７１ ０．０７１
运输和结合 ０．７７３ ０．７７３ ０．７７３ ０．７７３ ０．７７３ ０．７７３ ０．７７３ ０．７７３ ０．７７３ ０．７７３ ０．７７３ ０．７７３ ０．７７３
信号转导 ０．２０５ ０．２０５ ０．２０５ ０．２０５ ０．２０５ ０．２０５ ０．２０５ ０．２０５ ０．２０５ ０．２０５ ０．２０５ ０．２０５ ０．２０５
受体 ０．００７ ０．００７ ０．００７ ０．００７ ０．００７ ０．００７ ０．００７ ０．００７ ０．００７ ０．００７ ０．００７ ０．００７ ０．００７
结构蛋白 ０．００３ ０．００３ ０．００３ ０．００３ ０．００３ ０．００３ ０．００３ ０．００３ ０．００３ ０．００３ ０．００３ ０．００３ ０．００３
转运载体 ０．０２５ ０．０２５ ０．０２５ ０．０２５ ０．０２５ ０．０２５ ０．０２５ ０．０２５ ０．０２５ ０．０２５ ０．０２５ ０．０２５ ０．０２５
离子通道 ０．１６９ ０．１６９ ０．１６９ ０．１６９ ０．１６９ ０．１６９ ０．１６９ ０．１６９ ０．１６９ ０．１６９ ０．１６９ ０．１６９ ０．１６９
电压门控离子通道 ０．２７９ ０．２７９ ０．２７９ ０．２７９ ０．２７９ ０．２７９ ０．２７９ ０．２７９ ０．２７９ ０．２７９ ０．２７９ ０．２７９ ０．２７９
阳离子通道 ０．１４６ ０．１４６ ０．１４６ ０．１４６ ０．１４６ ０．１４６ ０．１４６ ０．１４６ ０．１４６ ０．１４６ ０．１４６ ０．１４６ ０．１４６
转录 ０．２１９ ０．２１９ ０．２１９ ０．２１９ ０．２１９ ０．２１９ ０．２１９ ０．２１９ ０．２１９ ０．２１９ ０．２１９ ０．２１９ ０．２１９
转录调控 ０．１１１ ０．１１１ ０．１１１ ０．１１１ ０．１１１ ０．１１１ ０．１１１ ０．１１１ ０．１１１ ０．１１１ ０．１１１ ０．１１１ ０．１１１
胁迫应答 ０．０７３ ０．０７３ ０．０７３ ０．０７３ ０．０７３ ０．０７３ ０．０７３ ０．０７３ ０．０７３ ０．０７３ ０．０７３ ０．０７３ ０．０７３
免疫应答 ０．０１１ ０．０１１ ０．０１１ ０．０１１ ０．０１１ ０．０１１ ０．０１１ ０．０１１ ０．０１１ ０．０１１ ０．０１１ ０．０１１ ０．０１１
金属离子转移 ０．０１８ ０．０１８ ０．０１８ ０．０１８ ０．０１８ ０．０１８ ０．０１８ ０．０１８ ０．０１８ ０．０１８ ０．０１８ ０．０１８ ０．０１８

２．３　不同物种ＴＹＲ基因编码蛋白的亚细胞定位
如表９所示，各物种ＴＹＲ基因编码产物主要定位于内质

网、高尔基体以及细胞质膜，其中人的该基因编码产物有小部

分定位于细胞外（１１．１％），而原鸡的该基因编码产物主要定
位于细胞外，比例高达６６．７％，小部分定位于内质网、高尔基
体及液泡中，且比例均为１１．１％。

２．４　不同物种ＴＹＲ基因编码蛋白的三级结构
　　对不同物种 ＴＹＲ基因编码蛋白的三维结构进行同源建
模，结果表明，各物种蛋白结构丰富多样，存在大量折叠、螺旋

扭曲，这些特点对物种的生物学功能具有重大意义。

２．５　系统发育树
　　由图１可知，东北虎与家猫的亲缘关系最近，其次是狗、
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表９　不同物种ＴＹＲ基因编码蛋白的亚细胞定位预测结果

物种

各亚细胞定位的比例（％）

内质网 高尔基体 细胞质膜
细胞外

（包括细胞壁）
液泡

犬 ３３．３ ３３．３ ３３．３ — —

家猫 ３３．３ ３３．３ ３３．３ — —

家牛 ３３．３ ３３．３ ３３．３ — —

人 ２２．２ ３３．３ ３３．３ １１．１ —

家猪 ３３．３ ３３．３ ３３．３ — —

家兔 ４４．４ ３３．３ ２２．２ — —

原鸡 １１．１ １１．１ — ６６．７ １１．１
绵羊 ３３．３ ３３．３ ３３．３ — —

貉子 ３３．３ ３３．３ ３３．３ — —

狨猴 ３３．３ ３３．３ ３３．３ — —

斑马鱼 ４４．４ ３３．３ ２２．２ — —

东北虎 ３３．３ ３３．３ ３３．３ — —

中央蝙蝠 ３３．３ ３３．３ ３３．３ — —

　　注：表中数据为ｋ近邻法（ｋ－ＮＮ）预测结果。

绵羊、家牛、野猪、中央蝙蝠、人、狨猴、家兔、原鸡、斑马鱼、貉

子。其中绵羊与家牛关系较近，人与狨猴关系较近。

３　结论

不同物种ＴＹＲ基因编码蛋白脂肪系数均高达７０以上，
其中貉子最高，达到８１．３９。除貉子外，其他物种ＴＹＲ基因编
码蛋白均为不稳定蛋白质，整条多肽链表现亲水性。除原鸡

外，其他物种该蛋白均存在跨膜区，貉子有２个跨膜区域，揭
示该蛋白是定位于生物膜的跨膜蛋白。

ＴＹＲ基因编码蛋白的二级结构主要为 α螺旋、β折叠，β
转角区域分布少且散，均存在信号肽、跨膜区，主要在嘌呤和

嘧啶、运输和结合、电压门控离子通道及转录中发挥作用。各

物种ＴＹＲ基因编码产物主要定位于内质网、高尔基体以及细
胞质膜，人有小部分定位于细胞外（１１．１％），而原鸡主要定
位于细胞外（６６．７％），小部分定位于内质网、高尔基体及液
泡中（１１．１％）。系统发育树分析结果符合动物学进化观点。
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