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　　摘要：分析枣瘿蚊图尔病毒（ＤｊＴＶ－２ａ）衣壳蛋白的理化性质、蛋白结构及抗原表位。从 ＵｎｉＰｒｏｔ数据库中得到
ＤｊＴＶ－２ａ衣壳蛋白的氨基酸序列，利用Ｅｘｐａｓｙ、ＴＭＨＭＭ、ＤＮＡＳｔａｒ、ＳｉｇｎａｌＰ５．０、ＴＭＨＭＭ、ＮｅｔＰｈｏｓ３．１、ＮＥＴＣＧｌｙｃ１．０、
ＳＯＰＭＡ、ＳＷＩＳＳ－ＭＯＤＥＬ等生物信息学软件，预测ＤｊＴＶ－２ａ衣壳蛋白的理化性质、氨基酸组成、亲疏水性、信号肽、跨
膜结构、磷酸化位点、糖基化位点、二级结构、三级结构和抗原表位等。结果表明，ＤｊＴＶ－２ａ衣壳蛋白是由４４９个氨基
酸构成的亲水蛋白，分子式为Ｃ２３３７Ｈ３６０７Ｎ６０１Ｏ６８９Ｓ１５，分子量为５１．６ｋｕ，理论等电点为５．９８；主要二级结构是无规则卷

曲，存在８２个磷酸化位点和１个糖基化位点，无信号肽和跨膜结构；该蛋白有２１个Ｂ细胞优势抗原表位和１０个Ｔ细
胞优势抗原表位。ＤｊＴＶ－２ａ衣壳蛋白属亲水蛋白，具有多个抗原表位，预测其具有免疫原性，是可用作建立血清学检
测技术的潜在抗原。
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　　枣瘿蚊属双翅目瘿蚊科，是枣树等果树的重要
害虫之一。枣树在发芽过程中，枣瘿蚊吸吮叶汁，

破坏幼芽和新叶，最终导致果实产量减少［１－２］。随

着新疆大面积推广和发展矮化密植枣园的生产方

式以及不合理使用农药导致传统枣园的生态条件

发生了改变，致使枣瘿蚊的危害日益加重。因此，

必须对其进行有效防治［３］。

图尔病毒属是囊泡病毒科的第２个属，目前仅
记录了２个毒株，美双缘姬蜂图尔病毒（Ｄｉａｄｒｏｍｕｓ
ｐｕｌｃｈｅｌｌｕｓｔｏｕｒｓｖｉｒｕｓ１，ＤｐＴＶ－１ａ）和枣瘿蚊图尔病
毒 （Ｄａｓｉｎｅｕｒａ ｊｕｊｕｂｉｆｏｌｉａ ｔｏｕｒｓｖｉｒｕｓ２，ＤｊＴＶ －
２ａ）［４－５］。２０１８年，首次在枣瘿蚊体内发现图尔病
毒［６］，这为枣瘿蚊的防控提供了新思路。ＤｊＴＶ－２ａ
是大型的单链ＤＮＡ病毒，这种病毒的衣壳是由病毒
衣壳蛋白亚基形成的寡聚体，也称壳体［６－７］。衣壳

包裹着ＤｊＴＶ－２ａ的遗传物质，具有免疫原性的作

用，在ＤｊＴＶ－２ａ的侵染和运动中起着重要作用［７］。

本研究对枣瘿蚊图尔病毒衣壳蛋白进行生物信息

学分析，以期为进一步研究致病机制奠定基础，同

时为开发 ＤｊＴＶ－２ａ血清学检测技术提供理论
支撑。

１　材料与方法

１．１　试验材料
登录ＵｎｉＰｒｏｔ（ｈｔｔｐｓ：／／ｓｐａｒｑｌ．ｕｎｉｐｒｏｔ．ｏｒｇ／）网站

并查找ＤｊＴＶ－２ａ的登录信息，得到该病毒衣壳蛋
白氨基酸序列，登录号为Ａ０Ａ６Ｇ６ＺＱ６６。
１．２　试验方法
１．２．１　理化性质分析　使用 Ｅｘｐａｓｙ（ｈｔｔｐｓ：／／ｗｗｗ．
ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ／）中的 ＰｒｏｔＰａｒａｍ预测蛋白质的理化性
质，如分子式、氨基酸数量、分子量、理论等电点和

不稳定系数；使用 Ｅｘｐａｓｙ（ｈｔｔｐｓ：／／ｗｗｗ．ｅｘｐａｓｙ．
ｏｒｇ／）中的ＰｒｏｔＳｃａｌｅ预测蛋白质的亲水性［８］。

１．２．２　信号肽和跨膜结构域分析　使用 ＳｉｇｎａｌＰ
５０ 软 件 （ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｃｂｓ．ｄｔｕ．ｄｋ／ｓｅｒｖｉｃｅｓ／
ＳｉｇｎａｌＰ／）预测蛋白质的信号肽；使用 ＴＭＨＭＭ软件
（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｃｂｓ．ｄｔｕ．ｄｋ／ｓｅｒｖｉｃｅｓ／ＴＭＨＭＭ／）预测
蛋白质的跨膜结构［９］。

１．２．３　磷酸化位点和糖基化位点分析　使用
ＮｅｔＰｈｏｓ３．１软件（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｃｂｓ．ｄｔｕ．ｄｋ／ｓｅｒｖｉｃｅｓ／
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ＮｅｔＰｈｏｓ／）预测蛋白质的磷酸化位点；使用 ＮＥＴ
ＣＧｌｙｃ１．０软件（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｃｂｓ．ｄｔｕ．ｄｋ／ｓｅｒｖｉｃｅｓ／
ＮｅｔＣＧｌｙｃ／）预测蛋白质的糖基化位点［１０］。

１．２．４　二级结构和三级结构分析　使用 ＳＯＰＭＡ
软件（ｈｔｔｐｓ：／／ｎｐｓａ－ｐｒａｂｉ．ｉｂｃｐ．ｆｒ／ｃｇｉ－ｂｉｎ）预测蛋
白质的二级结构；使用 ＳＷＩＳＳ－ＭＯＤＥＬ软件
（ｈｔｔｐｓ：／／ｓｗｉｓｓｍｏｄｅｌ．ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ）预测蛋白质的三级
结构［１１］。

１．２．５　抗原表位预测　使用 ＤＮＡＳｔａｒ中的 Ｐｒｏｔｅａｎ
软件，利用Ｊａｍｅｓｏｎ－Ｗｏｌｆ法和 ＡＭＰＨＩ法预测蛋白
质的Ｂ细胞抗原位点和Ｔ细胞抗原位点［１２］。

２　结果与分析

２．１　ＤｊＴＶ－２ａ衣壳蛋白理化性质分析
ＰｒｏｔＰａｒａｍ软件分析结果表明，ＤｊＴＶ－２ａ衣

壳 蛋 白 的 分 子 量 为 ５１．６ ｋｕ，分 子 式 为
Ｃ２３３７Ｈ３６０７Ｎ６０１Ｏ６８９Ｓ１５，原子总数为７２４９，理论等电点
（ｐＩ）为５．９８，脂肪系数为８５．６６。ＤｊＴＶ－２ａ衣壳蛋
白由４４９个氨基酸构成（表１），其中带负电荷的氨
基酸残基（Ａｓｐ＋Ｇｌｕ）有５３个，带正电荷的氨基酸残
基（Ａｒｇ＋Ｌｙｓ）有４９个。不稳定指数为４７．４０，亲水性
平均系数为－０．３１９，属不稳定的亲水蛋白（图１）。

表１　ＤｊＴＶ－２ａ衣壳蛋白的氨基酸组成

氨基酸 简称
数量

（个）

百分比

（％）

丙氨酸 Ａｌａ（Ａ） １０ ２．２０

精氨酸 Ａｒｇ（Ｒ） １７ ３．８０

天冬酰胺 Ａｓｎ（Ｎ） ４２ ９．４０

天冬氨酸 Ａｓｐ（Ｄ） ２４ ５．３０

半胱氨酸 Ｃｙｓ（Ｃ） ７ １．６０

谷氨酰胺 Ｇｌｎ（Ｑ） ９ ２．００

谷氨酸 Ｇｌｕ（Ｅ） ２９ ６．５０

甘氨酸 Ｇｌｙ（Ｇ） ２１ ４．７０

组氨酸 Ｈｉｓ（Ｈ） ６ １．３０

缬氨酸 Ｖａｌ（Ｖ） ３１ ６．９０

异亮氨酸 Ｉｌｅ（Ｉ） ３４ ７．６０

亮氨酸 Ｌｅｕ（Ｌ） ３９ ８．７０

赖氨酸 Ｌｙｓ（Ｋ） ３２ ７．１０

蛋氨酸 Ｍｅｔ（Ｍ） ８ １．８０

苯丙氨酸 Ｐｈｅ（Ｆ） ２９ ６．５０

脯氨酸 Ｐｒｏ（Ｐ） ２３ ５．１０

丝氨酸 Ｓｅｒ（Ｓ） ３３ ７．３０

苏氨酸 Ｔｈｒ（Ｔ） ３１ ６．９０

色氨酸 Ｔｒｐ（Ｗ） ６ １．３０

酪氨酸 Ｔｙｒ（Ｙ） １８ ４．００

２．２　ＤｊＴＶ－２ａ衣壳蛋白信号肽和跨膜结构域分析
使用ＳｉｇｎａｌＰ５．０软件和 ＴＭＨＭＭ软件对该蛋

白进行分析，发现ＤｊＴＶ－２ａ衣壳蛋白无信号肽（图
２），无信号识别功能，且无跨膜结构域（图３），预测
其为非分泌蛋白。

２．３　ＤｊＴＶ－２ａ衣壳蛋白磷酸化位点和糖基化位点
分析

使用ＮｅｔＰｈｏｓ３．１软件和 ＮＥＴＣＧｌｙｃ１．０软件
对该蛋白进行分析，发现 ＤｊＴＶ－２ａ衣壳蛋白具有
３３个丝氨酸磷酸化位点，３１个苏氨酸磷酸化位点，
１８个酪氨酸磷酸化位点（图４），且在３７０位点存在
１个糖基化位点。
２．４　ＤｊＴＶ－２ａ衣壳蛋白二级结构和三级结构分析

使用 ＳＯＰＭＡ软件预测蛋白质的二级结构，发
现ＤｊＴＶ－２ａ衣壳蛋白有１００个 α－螺旋（Ｈｈ），占
２２２７％；１０９个 β－折叠（Ｅｅ），占 ２４．２８％；１８个
β－转角（Ｔｔ），占４．０１％；２２２个无规则卷曲（Ｃｃ），
占４９．４４％（图５）。使用ＳＷＩＳＳ－ＭＯＤＥＬ软件建立
ＤｊＴＶ－２ａ衣壳蛋白的三级结构模型，序列一致性为
３２．７１％，全局模型质量评估（ＧＭＱＥ）和 ＱＭＥＡＮ评
分分别为０．６５、０．６３（图６）。
２．５　ＤｊＴＶ－２ａ衣壳蛋白抗原表位预测

使用ＤＮＡＳｔａｒ中的Ｐｒｏｔｅａｎ软件预测 ＤｊＴＶ－２ａ
衣壳蛋白的抗原表位。以 Ｊａｍｅｓｏｎ－Ｗｏｌｆ法，结合
亲水性、柔韧性和可及性，综合分析预测 ＤｊＴＶ－２ａ
衣壳蛋白的优势 Ｂ细胞抗原表位有２１个，分别位
于５～２３、２４～４２、４５～５５、６０～７１、７８～８７、９９～１０６、
１０７～１１１、１３４～１４０、１４９～１６６、１７１～１８２、
１８９～１９７、２０３～２２０、２２４～２２８、２３７～２５２、２５９～
２７０、２８０～２９８、３１１～３１８、３２２～３３２、３３６～３８５、
３９０～３９９、４１３～４２６位氨基酸残基或附近；利用
ＡＭＰＨＩ法和 Ｒｏｔｈｂａｒｄ－Ｔａｙｌｏｒ法预测 ＤｊＴＶ－２ａ衣
壳蛋白的Ｔ细胞抗原表位有１０个，分别位于２２～
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３１、４４～５３、９３～９７、１１３～１２７、１３４～１３８、１４６～１４９、
３００～３０２、３３９～３４２、３５７～３７２、３９４～４０６位氨基酸
残基或附近（图７）。综合分析可知，ＤｊＴＶ－２ａ衣壳
蛋白存在多个潜在的优势抗原表位。

３　讨论与结论

生物信息学在生命科学研究中发挥了重要作

用，被广泛用于预测蛋白质的理化性质、二级结构

和抗原表位等［１３］。对蛋白质进行生物信息学预测

分析，可为蛋白质的进一步研究奠定基础并提供理

论支撑，减少试验的盲目性和失败率。

本研究利用生物信息软件分析预测了 ＤｊＴＶ－
２ａ衣壳蛋白的理化性质、二级结构、三级结构以及
蛋白抗原表位。ＤｊＴＶ－２ａ衣壳蛋白由４４９个氨基
酸构成，理论等电点为５．９８，不稳定指数为４７４０，
是不稳定的亲水蛋白。ＤｊＴＶ－２ａ衣壳蛋白存在８２
个磷酸化位点和１个糖基化位点，推测蛋白受磷酸
化调控和糖基化修饰，有助于形成抗原。蛋白质二

级结构和抗原表位有很大联系，ＤｊＴＶ－２ａ衣壳蛋白
主要二级结构为无规则卷曲，其次为 β－折叠和
α－螺旋，所以存在较多的抗原表位。因为氨基酸
的一级结构是ＤＮＡＳｔａｒ的分析根本，所以对参数的
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分析结果并不完全准确［１４］。因此，必须与其他抗原

性较大的蛋白进行比较或合成表位多肽验证结果

正确性［１５－１６］。综合分析蛋白质的物理化学性质，可

以推测ＤｊＴＶ－２ａ衣壳蛋白有２１个 Ｂ细胞抗原表
位、１０个Ｔ细胞抗原表位，该蛋白是容易识别的潜
在优势抗原，为后续基于血清学检测 ＤｊＴＶ－２ａ提
供了理论依据。
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长规律及其防治研究［Ｊ］．新疆农业大学学报，２０１０，３３（１）：

３６－３９．　

［３］安尼瓦尔·斯力木．新疆枣瘿蚊综合防治研究［Ｊ］．安徽农业科

学，２０１５，４３（３４）：１８５－１８６．

［４］ＢｉｇｏｔＹ，ＲａｂｏｕｉｌｌｅＡ，ＳｉｚａｒｅｔＰＹ，ｅｔａｌ．Ｐａｒｔｉｃｌｅａｎｄｇｅｎｏｍｉｃ

ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆａｎｅｗ ｍｅｍｂｅｒｏｆｔｈｅＡｓｃｏｖｉｒｉｄａｅ：Ｄｉａｄｒｏｍｕｓ

ｐｕｌｃｈｅｌｌｕｓａｓｃｏｖｉｒｕｓ［Ｊ］．ＴｈｅＪｏｕｒｎａｌｏｆＧｅｎｅｒａｌＶｉｒｏｌｏｇｙ，１９９７，７８

（５）：１１３９－１１４７．

［５］ＡｓｇａｒｉＳ，ＢｉｄｅｓｈｉＤＫ，ＢｉｇｏｔＹ，ｅｔａｌ．ＩＣＴＶｖｉｒｕｓｔａｘｏｎｏｍｙｐｒｏｆｉｌｅ：

Ａｓｃｏｖｉｒｉｄａｅ［Ｊ］．ＴｈｅＪｏｕｒｎａｌｏｆＧｅｎｅｒａｌＶｉｒｏｌｏｇｙ，２０１７，９８（１）：４－

５．　

［６］ＷａｎｇＪ，ＹａｎｇＭＬ，ＸｉａｏＨＢ，ｅｔａｌ．ＧｅｎｏｍｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆＤａｓｉｎｅｕｒａ

ｊｕｊｕｂｉｆｏｌｉａｔｏｕｒｓｖｉｒｕｓ２，ａｎｏｖｅｌａｓｃｏｖｉｒｕｓ［Ｊ］．ＶｉｒｏｌｏｇｉｃａＳｉｎｉｃａ，

２０２０，３５（２）：１３４－１４２．

［７］廖颖茵，薛　亮，高臖珊，等．诺如病毒分子结构特征及其衣壳蛋

白功能研究进展［Ｊ］．病毒学报，２０２１，３７（２）：４５９－４６４．

［８］黄晓慧，王　炜，王　倩，等．生殖支原体 Ｐ１１０蛋白的生物信息

学分析［Ｊ］．中国病原生物学杂志，２０２１，１６（６）：６３９－６４３，６５０．

［９］孙　敏，向　月，姜　华，等．阪崎克罗诺杆菌ＯｍｐＸ蛋白的生物

信息学分析［Ｊ］．中国病原生物学杂志，２０２１，１６（３）：２４９－

２５２，２５７．

［１０］鲍佳佳，李　倩，孙铭艳，等．铜绿假单胞菌ＹｆｉＢ蛋白的生物信

息学分析［Ｊ］．中国病原生物学杂志，２０２１，１６（４）：４０６－４１０．

［１１］王　宇，李建云，武　健，等．绵羊肺腺瘤病毒 Ｇａｇ蛋白的生物

信息学分析及抗原表位预测［Ｊ］．中国病原生物学杂志，２０２１，

１６（５）：５０２－５０６．

［１２］王晓哲，肖正泮，韦双双，等．利用 ＤＮＡＳｔａｒ软件预测热带无爪

螨主要致敏原Ｂｌｏｔ５的抗原表位［Ｊ］．热带生物学报，２０１７，８

（１）：１０７－１１２．

［１３］ｄｅＧｒｏｏｔＡＳ，ＳｂａｉＨ，ＡｕｂｉｎＣＳ，ｅｔａｌ．Ｉｍｍｕｎｏ－ｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ：

ｍｉｎｉｎｇｇｅｎｏｍｅｓｆｏｒｖａｃｃｉｎｅｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ［Ｊ］．ＩｍｍｕｎｏｌｏｇｙａｎｄＣｅｌｌ

Ｂｉｏｌｏｇｙ，２００２，８０（３）：２５５－２６９．

［１４］马凡舒，张　蕾，王　洋，等．Ｂ细胞抗原表位预测方法的研究

进展［Ｊ］．中国畜牧兽医，２０１６，４３（１）：６３－６７．

［１５］ＧｏｙａｌＢ，ＫｕｍａｒＫ，ＧｕｐｔａＤ，ｅｔａｌ．ＵｔｉｌｉｔｙｏｆＢ－ｃｅｌｌｅｐｉｔｏｐｅｓｂａｓｅｄ

ｐｅｐｔｉｄｅｓｏｆＲＤ１ ａｎｄ ＲＤ２ ａｎｔｉｇｅｎｓｆｏｒｉｍｍｕｎｏｄｉａｇｎｏｓｉｓｏｆ

ｐｕｌｍｏｎａｒｙｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓ［Ｊ］．ＤｉａｇｎｏｓｔｉｃＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙａｎｄＩｎｆｅｃｔｉｏｕｓ

Ｄｉｓｅａｓｅ，２０１４，７８（４）：３９１－３９７．

［１６］杨　军，刘　妮，张　婷，等．ＨＢｅＡｇ的Ｂ细胞线性表位预测及

鉴定［Ｊ］．南方医科大学学报，２０１３，３３（２）：２５３－２５７．
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