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摘要：【目的】分析和预测鲫（犆犪狉犪狊狊犻狌狊犪狌狉犪狋狌狊）葡萄糖调节蛋白７８（Ｇｌｕｃｏｓｅｒｅｇｕｌａｔｅｄｐｒｏｔｅｉｎ７８，ＧＲＰ７８）的功能，为研究

ＧＲＰ７８在鱼类受细胞外刺激过程中的作用机制奠定基础。【方法】通过分子克隆技术获得鲫犌犚犘７８基因的部分序列，并

利用生物信息学方法分析了该基因片段编码的蛋白质序列的二级结构、亲水性、可塑性、表面可及性和抗原表位。【结果】

获得了长度为６１７ｂｐ的鲫犌犚犘７８基因片段序列，共编码１１３个氨基酸。这些氨基酸所构成序列的相对分子质量约为

１．３ｋＤａ，等电点为５．８２，无信号肽；可塑性区域位于第７～１０位、第１８～２１位、第２８～４２位、第５１～６２位、第６８～７８位

和第９４～１０９位氨基酸残基；表面可及性区域位于第２９～３０位、第３８～４３位、第５０～６５位、第６８～７９位、第８２～８６位、

第９７～９９位、第１０２～１０４位和第１０６～１１１位氨基酸残基；有１个Ｂ细胞抗原表位区域，位于第２８～４５位氨基酸残基。

【结论】所获的鲫ＧＲＰ７８序列中含有ＡＴＰａｓｅ保守结构域区段，该区段定位于内质网，具有较强亲水性。
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葡萄糖调节蛋白７８（Ｇｌｕｃｏｓｅｒｅｇｕｌａｔｅｄｐｒｏｔｅｉｎ７８，ＧＲＰ７８）又称免疫球蛋白重链结合蛋白（Ｉｍｍｕｎｏｇｌｏｂｕｌｉｎ

ｈｅａｖｙｃｈａｉｎｂｉｎｄｉｎｇｐｒｏｔｅｉｎ，Ｂｉｐ），隶属ＨＳＰ７０家族，于２０世纪７０年代后期与ＧＲＰ９４和ＧＲＰ５８作为葡萄糖饥

饿诱导的细胞蛋白质被同时发现［１］。ＧＲＰ７８含有位于肽链 Ｎ端的 ＡＴＰ酶结构域（ＡＴＰｂｉｎｄｉｎｇｄｏｍａｉｎ）和

Ｃ端的肽结合结构域（Ｐｅｐｔｉｄｅｓｕｂｓｔｒａｔｅｂｉｎｄｉｎｇｄｏｍａｉｎ）。由于ＧＲＰ７８在蛋白质折叠，装配和运输中的多种功

能，因此，它是内质网（Ｅｎｄｏｐｌａｓｍｉｃｒｅｔｉｃｕｌｕｍ，ＥＲ）的重要分子伴侣，并被认为是内质网应激（Ｅｎｄｏｐｌａｓｍｉｃｒｅｔｉｃ

ｕｌｕｍｓｔｒｅｓｓ，ＥＲＳ）的标志性蛋白质
［２］。ＧＲＰ７８对于降解不稳定和错误折叠的蛋白质以及调节内质网跨膜信号

传感器的活性也必不可少［３］。犌犚犘７８ 基因不仅在内质网中表达，而且偶尔在细胞表面表达
［４６］。研究表明：

ＧＲＰ７８在细胞毒性、细胞凋亡、衰老过程和年龄相关疾病中也具有自身独特的功能
［７８］；同时该蛋白还参与肿瘤

的发生形成并起着重要的作用［９１０］；另外该蛋白还可以与重金属形成复合物，表明它在防止重金属毒性方面也有

潜在的作用［１１］。

作为一类变温动物，鱼类对细胞外刺激如水温、重金属、氧、渗透压、疾病等更为敏感。这些刺激会影响鱼的

分布和身体状况，因此，对于鱼类应激蛋白的研究非常重要［１２］。目前已有一些鱼类如虹鳟（犗狀犮狅狉犺狔狀犮犺狌狊

犿狔犽犻狊狊，ＧｅｎＢａｎｋ登录号：ＡＢ１９６４５９）、牙鲆（犘犪狉犪犾犻犮犺狋犺狔狊狅犾犻狏犪犮犲狌狊，ＧｅｎＢａｎｋ登录号：ＤＱ６６２２３２）和草鱼

（犆狋犲狀狅狆犺犪狉狔狀犵狅犱狅狀犻犱犲犾犾犪，ＧｅｎＢａｎｋ登录号：ＦＪ４３６３５６）的犌犚犘７８基因被人们研究
［１３１４］，结果发现这些鱼类在

热休克、冷胁迫或重金属离子（如Ｐｂ２＋，Ｈｇ
２＋和Ｃｄ２＋）胁迫下，ＧＲＰ７８含量和犌犚犘７８基因的 ｍＲＮＡ表达增加。

此外，有研究者基于嗜水气单胞菌（犃犲狉狅犿狅狀犪狊犺狔犱狉狅狆犺犻犾犪）感染南亚野鲮（犔犪犫犲狅狉狅犺犻狋犪）过程对热休克蛋白基

因（７种 犎犛犘 基因）表达进行分析，发现该鱼肝脏中犌犚犘７８ 基因的表达高于其他组织
［１５］。以上结果表明，

ＧＲＰ７８不仅有助于保护细胞免受热或冷极端的影响，而且在一定程度上保护细胞免受重金属刺激，并表明它在

免疫调节过程中有重要的作用［１６１８］。相比之下，作为中国重要经济鱼类的鲫（犆犪狉犪狊狊犻狌狊犪狌狉犪狋狌狊）犌犚犘７８基因相

关研究还未见报道。为此，本研究对鲫犌犚犘７８基因的部分序列进行了克隆、鉴定及功能预测，旨在为进一步研
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究该基因在鲫遭遇粘孢子虫（Ｍｙｘｏｓｐｏｒｅａ）感染后所发挥的功能提供基础数据。

１材料与方法

１．１材料与试剂

用于实验的成年鲫采自重庆市沙坪坝区虎溪镇养殖场。ＤＮＡ提取试剂盒ＤＮｅａｓｙＢｌｏｏｄ＆ＴｉｓｓｕｅＫｉｔ、胶

回收试剂盒ＧｅｌＥｘｔｒａｃｔｉｏｎＫｉｔ和质粒提取试剂盒Ｅ．Ｚ．Ｎ．ＡＰｌａｓｍｉｄＭｉｎｉＫｉｔＩ购自ＱＩＡＧＥＮ公司；ｐＭＤ

１９Ｔ、ｒＴａｑ聚合酶、ｄＮＴＰｓ和ＤＬ５０００Ｍａｒｋｅｒ购自Ｔａｋａｒａ公司。

１．２基因组ＤＮＡ的提取

鲫基因组ＤＮＡ的提取采用ＤＮｅａｓｙＢｌｏｏｄ＆ＴｉｓｓｕｅＫｉｔ试剂盒，严格遵守试剂盒操作手册，并进行电泳检

测和浓度测定；提取到的ＤＮＡ于－２０℃保存备用。

１．３犌犚犘７８基因片段的克隆和测序

以提取到的鲫ＤＮＡ做为模板来扩增犌犚犘７８基因片段。用于扩增的引物有：Ｍｙｘｏｈｓｐ１ｆ（５′ＡＣＴＧＣＴ

ＧＣＣＧＣＣＡＴＴＧＣＴ３′）和 Ｍｙｘｏｈｓｐ１ｒ（５′ＡＴＡＣＧＡＧＴＧＧＡＴＣＣＡＣＣ３′），Ｋｔｈ７０Ａ１ｆ（５′ＧＧＴＴＴＴＧＡＣＡＡＧＡＡＡＧＡＴ

ＧＧ３′）和 Ｋｔｈ７０Ａ１ｒ（５′ＣＡＡＴＴＴＧＣＴＡＴＣＧＴＣＧＡＧ３′）
［１９］。ＰＣＲ 反应体系包括：１０×ＰＣＲＢｕｆｆｅｒ５μＬ，

３ｍｍｏｌ·Ｌ－１的 ＭｇＣｌ２４μＬ，０．２ｍｍｏｌ·Ｌ
－１的ｄＮＴＰｓ４μＬ，上述引物各１．５μＬ，模板ＤＮＡ３μＬ，２．５Ｕ的

ｒＴａｑ酶０．２μＬ，最后灭菌双蒸水补足至５０μＬ。反应程序为：９５℃预变性５ｍｉｎ；９４℃变性３０ｓ、５４℃退火４５ｓ、

７２℃延伸９０ｓ过程循环３０次；７２℃延伸１０ｍｉｎ。将３μＬＰＣＲ产物进行电泳检测，纯化采用ＧｅｌＥｘｔｒａｃｔｉｏｎ

Ｋｉｔ试剂盒，纯化后的ＰＣＲ产物插入ｐＭＤ１９Ｔ载体，菌液送上海英潍捷基贸易有限公司进行测序。

１．４生物信息学分析

利用ＢｉｏＥｄｉｔ软件将获得的鲫犌犚犘７８ 基因片段序列进行拼接并翻译成氨基酸序列。利用在线软件（ｈｔ

ｔｐ：／／ｇｓｄｓ．ｃｂｉ．ｐｋｕ．ｅｄｕ．ｃｎ／）预测该片段的内含子。利用ＧｅｎＢａｎｋ选取黄颡鱼（犘犲犾狋犲狅犫犪犵狉狌狊犳狌犾狏犻犱狉犪犮狅，Ｇｅｎ

Ｂａｎｋ登录号：ＫＭ１１４８７３）、斑马鱼（犇犪狀犻狅狉犲狉犻狅，ＧｅｎＢａｎｋ登录号：Ｑ６Ｐ３Ｌ３）和人（犎狅犿狅狊犪狆犻犲狀狊，ＧｅｎＢａｎｋ登录

号：Ｍ１９６４５）的ＧＲＰ７８氨基酸序列，随后利用Ｃｌｕｓｔａｌｘ１．８３对上述物种的氨基酸序列进行多重比对。参照从

ＧｅｎＢａｎｋ选取的３个物种的ＡＴＰ酶结构域
［１７］，从而得到鲫ＧＲＰ７８氨基酸序列的ＡＴＰ酶结构域。利用ＤＮＡ

Ｓｔａｒ软件中的Ｐｒｏｔｅａｎ程序对ＧＲＰ７８的二级结构和抗原表位进行分析和预测。ＧＲＰ７８的理化性质预测、蛋白

亲／疏水性和信号肽分析所用软件和方法参照文献［２０］；该蛋白的亚细胞定位分析所用软件和方法参照文献

［２１］。

２结果

２．１犌犚犘７８基因片段的特征分析

本研究获得的鲫犌犚犘７８基因片段长６１７ｂｐ，目前该序列已提交到ＧｅｎＢａｎｋ，登录号为ＭＨ５５９３３８。ＢｉｏＥｄｉｔ

分析表明该序列中ＡＴ碱基比为４８．９５％，ＧＣ碱基比为５１．０５％。通过在线软件（ｈｔｔｐ：／／ｇｓｄｓ．ｃｂｉ．ｐｋｕ．ｅｄｕ．

ｃｎ／）对其中的内含子和外显子进行分析，发现该序列含有１个外显子和２个内含子，符合ＧＴＡＧ规则；外显子

长３４１ｂｐ，编码１１３个氨基酸（图１）。

ＮＣＢＩ比 对 显 示，该 氨 基 酸 序 列 与 布 氏 新 亮 丽 鲷 （犖犲狅犾犪犿狆狉狅犾狅犵狌狊犫狉犻犮犺犪狉犱犻，ＧｅｎＢａｎｋ 登 录 号：

ＸＰ００６７８９２１０）、南亚野鲮（ＧｅｎＢａｎｋ登录号：ＡＩＩ８０３２４）和安水金线#

（犛犻狀狅犮狔犮犾狅犮犺犲犻犾狌狊犪狀狊犺狌犻犲狀狊犻狊，ＧｅｎＢａｎｋ登录号：

ＸＰ０１６３３８８３２）的ＧＲＰ７８最为相似，相似度分别为９８％，９９％和９９％，证实本研究克隆所得的ＤＮＡ片段确为鲫

犌犚犘７８基因片段。与黄颡鱼、斑马鱼和人的ＧＲＰ７８氨基酸序列进行多重对比后可知，鲫ＧＲＰ７８序列具有ＡＴＰａｓｅ

图１　鲫ＧＲＰ７８蛋白片段序列结构示意图

Ｆｉｇ．１　ＴｈｅｓｃｈｅｍａｔｉｃｄｉａｇｒａｍｏｆＧＲＰ７８ｆｒａｇｍｅｎｔｉｎ犆．犪狌狉犪狋狌狊

结构域，但缺少Ｃ端的肽结合结构域（图２）。

鲫ＧＲＰ７８的相对分子质量约为１．３ｋＤａ，

等电点为５．８２；该蛋白由１７种氨基酸组成，其

中Ｇｌｕ比例最高占１０．６％，Ｔｙｒ比例最低均占

０．９％（表１），带负电荷的残基（Ａｓｐ和 Ｇｌｕ）总

个数为２１，带正电的残基（Ａｒｇ和Ｌｙｓ）总个数
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　　 　注：深灰色代表相同的氨基酸残基

　　图２　鲫和其他物种的ＧＲＰ７８同源蛋白的ＡＴＰ酶结构域

　　Ｆｉｇ．２　ＡＴＰａｓｅｄｏｍａｉｎｏｆＧＲＰ７８ｆｒｏｍ犆．犪狌狉犪狋狌狊ａｎｄｏｔｈｅｒｓｐｅｃｉｅｓ

为１８；ＧＲＰ７８的不稳定指数（ＩＩ）

为３４．０２。

ＥｘＰａＳｙ和Ｂｉｏｅｄｉｔ分析结果

显示，鲫 ＧＲＰ７８具有典型的亲水

区，总平均亲水性为－０．５２１，表明

该蛋白为亲水性蛋白（图３）。Ｓｉｎ

ｇａｌＰ分析结果显示，ＧＲＰ７８的犆，

犢 和犛 值分别为０．１４６，０．１３７和

０．１７０，三者平均值为０．１３４，表明

该蛋白不存在信号肽（封二彩图４）。ＰｒｏｔＣｏｍｐ亚细胞定位预测结果显示，鲫ＧＲＰ７８定位在内质网。

２．２ＧＲＰ７８二级结构预测结果

通过ＤＮＡＳｔａｒ软件中Ｐｒｏｔｅａｎ模块的ＣｈｏｕＦａｓｍａｎ法和ＧａｍｉｅｒＲｏｂｓｏｎ法
［２２２３］对鲫ＧＲＰ７８二级结构进

行分析。结果显示，鲫ＧＲＰ７８的α螺旋结构较多，主要位于第４２～５５位和第６０～１１３位氨基酸残基；β折叠位

于第１～５位和第１２～１５位氨基酸残基；转角位于第７～８位、第１８～２１位、第２９～４１位和第５６～５９位氨基酸

残基；无规则卷曲位于第９～１１位、第２０～２１位和第３１～３６位氨基酸残基（封二彩图５）。

表１　鲫ＧＲＰ７８的氨基酸组成

Ｔａｂ．１　ＣｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｏｆａｍｉｎａａｃｉｄｓｏｆＧＲＰ７８ｉｎ犆．犪狌狉犪狋狌狊　

氨基酸 个数 比例 氨基酸 个数 比例 氨基酸 个数 比例

Ａｌａ（Ａ） ７ ６．２％ Ｇｌｙ（Ｇ） ９ ８．０％ Ｐｈｅ（Ｆ） ９ ８．０％

Ａｒｇ（Ｒ） ８ ７．１％ Ｈｉｓ（Ｈ） ４ ３．５％ Ｓｅｒ（Ｓ） ４ ３．５％

Ａｓｎ（Ｎ） ３ ２．７％ Ｉｌｅ（Ｉ） ５ ４．４％ Ｔｈｒ（Ｔ） ７ ６．２％

Ａｓｐ（Ｄ） ９ ８．０％ Ｌｅｕ（Ｌ） １０ ８．８％ Ｔｙｒ（Ｙ） １ ０．９％

Ｇｌｎ（Ｑ） ４ ３．５％ Ｌｙｓ（Ｋ） １０ ８．８％ Ｖａｌ（Ｖ） ９ ８．０％

Ｇｌｕ（Ｅ） １２ １０．６％ Ｍｅｔ（Ｍ） ２ １．８％

图３　鲫ＧＲＰ７８序列的疏水性分析

Ｆｉｇ．３　ＨｙｄｒｏｐｈｏｂｉｃｉｔｙｐｒｏｆｉｌｅｏｆＧＲＰ７８ｉｎ犆．犪狌狉犪狋狌狊

２．３ＧＲＰ７８亲水性、可塑性、表面可及性及抗原性预测

结果

利用ＫｙｔｅＤｏｏｌｉｔｔｌｅ方法
［２４］分析鲫ＧＲＰ７８的亲水

性，结果显示鲫ＧＲＰ７８存在亲水性区域，这些区域主要

位于第２８～４５位、第４８～８９位和第９３～１１３位氨基酸

残基 （图 ６）。利 用 ＫａｒｐｌｕｓＳｃｈｕｌｚ方 法
［２５］分 析 鲫

ＧＲＰ７８的可塑性，结果显示其中含有较多的柔韧性区

域，主要位于第７～１０位、第１８～２１位、第２８～４２位、

第５１～６２位、第６８～７８位和９４～１０９位氨基酸残基。

采用Ｊａｍｅｓｏｎｗｏｌｆ方法
［２６］对鲫ＧＲＰ７８进行分析，结果

显示其中含有的抗原性区域主要位于第６～１０位、第１８

～２２位、第２９～４４位、第５０～８１位、第８４～９０位和第

９４～１１３位氨基酸残基（封二彩图５）。采用ＰｌｏｔＥｍｉｎｉ

方法［２７］对鲫ＧＲＰ７８进行分析，发现其中呈现在表面可

能性较大的区域主要是第２９～３０位、第３８～４３位、第

５０～６５位、第６８～７９位、第８２～８６位、第９７～９９位、第１０２～１０４位和１０６～１１１位氨基酸残基。

２．４ＧＲＰ７８Ｂ细胞抗原表位的预测分析

综合鲫ＧＲＰ７８的二级结构的转角区和无规则卷曲区、蛋白质亲水性、可塑性、抗原性及表面可及性的分析

结果（封二彩图５，图６），可以得出鲫ＧＲＰ７８的抗原表位主要位于２８～４５氨基酸残基，此部分氨基酸序列为

０２ 重庆师范大学学报（自然科学版）　ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｃｑｎｕｊ．ｃｎ　　　　　　　　　　　第３６卷



“ＴＮＧＤＴＨＬＧＧＥＤＦＤＱＲＶＭＥ”，抗原指数为１６．２，共有１个共同抗原表位。

图６　鲫ＧＲＰ７８的亲水性预测结果

Ｆｉｇ．６　ＴｈｅｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｏｆｔｈｅｈｙｄｒｏｐｈｉｌｉｃｉｔｙｏｆＧＲＰ７８ｉｎ犆．犪狌狉犪狋狌狊

３讨论

目前有关ＧＲＰ７８定位的研究较多，如胚胎期ＧＲＰ７８在小鼠（犕狌狊犿狌狊犮狌犾狌狊）脑组织的表达呈现从端脑到后

脑逐渐降低的趋势［２８２９］。本研究结果显示鲫ＧＲＰ７８定位在内质网，但该蛋白在内质网的确切部位还需要进一

步的深入研究。ＨＳＰ７０蛋白是热休克蛋白家族中最保守的一类蛋白，可特异性地结合ＡＴＰ并具有ＡＴＰ酶活

性。有研究表明，ＨＳＣ７１ＡＴＰ酶参与蛋白质的体外释放
［３０］。ＧＲＰ７８作为 ＨＳＰ７０家族成员之一，它具有的

ＡＴＰ酶结构域可以通过与Ｂｉｐ结合进而将蛋白质释放到体外
［１７，３０］。因此，可以推测鲫ＧＲＰ７８的ＡＴＰ酶结构

域在蛋白质的释放过程中发挥着重要的作用。

最近有研究表明，ＧＲＰ７８参与分泌型组织和细胞的免疫反应。如石斑鱼（犈狆犻狀犲狆犺犲犾狌狊狊狆狆．）的肾细胞被病

毒感染后，ＧＲＰ７８在与病毒衣壳蛋白相互作用的过程中，犌犚犘７８基因表达上调
［３１］；在副乳房链球菌（犛狋狉犲狆狋狅犮狅犮

犮狌狊狆犪狉犪狌犫犲狉犻狊）感染牙鲆期间，犌犚犘７８基因表达上调，表明该蛋白是关键的 ＨＳＰ
［３２］；ＧＲＰ７８还参与细菌对家蚕

（犅狅犿犫狔狓犿狅狉犻）感染的免疫反应
［３３］；ＧＲＰ７８可被日本血吸虫（犛犮犺犻狊狋狅狊狅犿犪犼犪狆狅狀犻犮狌犿）感染的小鼠的血清所识

别，提示日本血吸虫ＧＲＰ７８具有高度的抗原特异性
［３４］。在本研究中，获得的鲫犌犚犘７８基因的部分序列所编码

的氨基酸序列中虽然含有较少的转角区和无规则卷曲区，形成的Ｂ细胞抗原表位较少，但可为后期研究鲫遭遇

寄生虫感染的免疫反应奠定基础。

参考文献：

［１］ＬＥＥＡＳ．Ｔｈｅｇｌｕｃｏｓｅｒｅｇｕｌａｔｅｄｐｒｏｔｅｉｎｓ：ｓｔｒｅｓｓｉｎｄｕｃｔｉｏｎ

ａｎｄｃｌｉｎｉｃａｌａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ［Ｊ］．ＴｒｅｎｄｓｉｎＢｉｏｃｈｅｍｉｃａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ，

２００１，２６（８）：５０４５１０．

［２］ＪＩＣ，ＫＡＰＬＯＷＩＴＺＮ，ＬＡＵ ＭＹ，ｅｔａｌ．Ｌｉｖｅｒｓｐｅｃｉｆｉｃｌｏｓｓ

ｏｆｇｌｕｃｏｓｅｒｅｇｕｌａｔｅｄｐｒｏｔｅｉｎ７８ｐｅｒｔｕｒｂｓｔｈｅｕｎｆｏｌｄｅｄｐｒｏ

ｔｅｉｎｒｅｓｐｏｎｓｅａｎｄｅｘａｃｅｒｂａｔｅｓａｓｐｅｃｔｒｕｍｏｆｌｉｖｅｒｄｉｓｅａｓｅｓ

ｉｎｍｉｃｅ［Ｊ］．Ｈｅｐａｔｏｌｏｇｙ，２０１１，５４（１）：２２９２３９．

［３］ＨＥＮＤＥＲＳＨＯＴＬ Ｍ．ＴｈｅＥＲｆｕｎｃｔｉｏｎＢｉＰｉｓａｍａｓｔｅｒ

ｒｅｇｕｌａｔｏｒｏｆＥＲｆｕｎｃｔｉｏｎ［Ｊ］．ＭｏｕｎｔＳｉｎａｉＪｏｕｒｎａｌｏｆＭｅｄｉ

ｃｉｎｅ，２００４，７１（５）：２８９２９７．

［４］ＱＵＩＮＯＮＥＳＱＪ，ｄｅＲＩＤＤＥＲＧＧ，ＰＩＺＺＯＳＶ．ＧＲＰ７８：ａ

ｃｈａｐｅｒｏｎｅｗｉｔｈｄｉｖｅｒｓｅｒｏｌｅｓｂｅｙｏｎｄｔｈｅｅｎｄｏｐｌａｓｍｉｃｒｅｔｉｃ

ｕｌｕｍ［Ｊ］．Ｈｉｓｔｏｌｏｇｙ＆ Ｈｉｓｔｏｐａｔｈｏｌｏｇｙ，２００８，２３（１１）：１４０９

１４１６．

［５］ＤＡＩＳＵＫＥＭ，ＫＡＺＵＨＩＲＯＮ．ＥＲｓｔｒｅｓｓｐｒｏｔｅｉｎｓｉｎａｕｔｏ

ｉｍｍｕｎｅａｎｄｉｎｆｌａｍｍａｔｏｒｙｄｉｓｅａｓｅｓ［ＥＢ／ＯＬ］．（２０１２０３１５）

［２０１８０７０９］．ｈｔｔｐｓ：／／ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／ｐｍｃ／ａｒｔｉ

ｃｌｅｓ／ＰＭＣ３３４２３０３／．

［６］ＺＨＡＮＧＹ，ＬＩＵＲ，ＮＩＭ，ｅｔａ１．Ｃｅｌｌｓｕｒｆａｃｅｒｅｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ

ｏｆｔｈｅｅｎｄｏｐｌａｓｍｉｃｒｅｔｉｃｕｌｕｍｃｈａｐｅｒｏｎｅａｎｄｕｎｆｏｌｄｅｄｐｒｏ

ｔｅｉｎｒｅｓｐｏｎｓｅｒｅｇｕｌａｔｏｒＧＲＰ７８／ＢｉＰ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＢｉｏｌｏｇｉ

ｃａｌＣｈｅｍｉｓｔｒｙ，２０１０，２８５（２０）：１５０６５１５０７５．

［７］ＹＵＺ，ＬＵＯ Ｈ，ＦＵ Ｗ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｅｎｄｏｐｌａｓｍｉｃｒｅｔｉｃｕｌｕｍ

ｓｔｒｅｓｓｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅｐｒｏｔｅｉｎＧＲＰ７８ｐｒｏｔｅｃｔｓｎｅｕｒｏｎｓａｇａｉｎｓｔ

ｅｘｃｉｔｏｔｏｘｉｃｉｔｙａｎｄａｐｏｐｔｏｓｉｓ：ｓｕｐｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆｏｘｉｄａｔｉｖｅｓｔｒｅｓｓ

ａｎｄｓｔａｂｉｌｉｚａｔｉｏｎｏｆｃａｌｃｉｕｍｈｏｍｅｏｓｔａｓｉｓ［Ｊ］．Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ

Ｎｅｕｒｏｌｏｇｙ，１９９９，１５５（２）：３０２３１４．

［８］ＰＦＡＦＦＥＮＢＡＣＨＫＴ，ＬＥＥＡＳ．ＴｈｅｃｒｉｔｉｃａｌｒｏｌｅｏｆＧＲＰ７８

ｉｎｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｎｄｐａｔｈｏｌｏｇｉｃｓｔｒｅｓｓ［Ｊ］．ＣｕｒｒｅｎｔＯｐｉｎｉｏｎｉｎ

ＣｅｌｌＢｉｏｌｏｇｙ，２０１１，２３（２）：１５０１５６．

［９］ＤＥＹ Ａ，ＫＥＳＳＯＶＡＩＧ，ＣＥＤＥＲＢＡＵＭ ＡＩ．Ｄｅｃｒｅａｓｅｄ

ｐｒｏｔｅｉｎａｎｄ ｍＲＮＡ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＥＲ ｓｔｒｅｓｓ ｐｒｏｔｅｉｎｓ

ＧＲＰ７８ ａｎｄ ＧＲＰ９４ ｉｎ ＨｅｐＧ２ ｃｅｌｌｓ ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｎｇ

ＣＹＰ２Ｅ１［Ｊ］．ＡｒｃｈｉｖｅｓｏｆＢｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙＢｉｏｐｈｙｓｉｃｓ，２００６，

４４７（２）：１５５１６６．

［１０］ＷＵＣＴ，ＷＡＮＧＷＣ，ＣＨＥＮＭＦ，ｅｔａｌ．Ｇｌｕｃｏｓｅｒｅｇｕｌａ

１２第２期　　　　　　　　　　刘小花，等：鲫葡萄糖调节蛋白７８基因部分序列的克隆、鉴定及功能预测



ｔｅｄｐｒｏｔｅｉｎ７８ ｍｅｄｉａｔｅｓｈｏｒｍｏｎｅｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔｐｒｏｓｔａｔｅ

ｃａｎｃｅｒｐｒｏｇｒｅｓｓｉｏｎａｎｄ ｍｅｔａｓｔａｓｉｓｔｈｒｏｕｇｈ ｍａｓｐｉｎａｎｄ

ＣＯＸ２ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ［Ｊ］．ＴｕｍｏｒＢｉｏｌｏｇｙ，２０１４，３５（１）：１９５

２０４．

［１１］ＧＯＮＩＣＫＨＣ．Ｌｅａｄｂｉｎｄｉｎｇｐｒｏｔｅｉｎｓ：ａｒｅｖｉｅｗ［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌ

ｏｆＴｏｘｉｃｏｌｏｇｙ，２０１１，２０１１（２０１１）：６８６０５０．

［１２］ＺＨＵＹ，ＦＡＮＱ，ＭＡＯ Ｈ，ｅｔａｌ．ＧＲＰ７８ｆｒｏｍｇｒａｓｓｃａｒｐ

（犆狋犲狀狅狆犺犪狉狔狀犵狅犱狅狀犻犱犲犾犾犪）ｐｒｏｖｉｄｅｓｃｙｔｏｐｌａｓｍ ｐｒｏｔｅｃ

ｔｉｏｎａｇａｉｎｓｔｔｈｅｒｍａｌａｎｄＰｂ
２＋ｓｔｒｅｓｓ［Ｊ］．Ｆｉｓｈ＆Ｓｈｅｌｌｆｉｓｈ

Ｉｍｍｕｎｏｌｏｇｙ，２０１３，３４（２）：６１７６２２．

［１３］ＯＪＩＭＡＮ，ＹＡＭＡＳＨＩＴＡ Ｍ，ＷＡＴＡＢＥＳ．Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ

ｍＲＮＡｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｐｒｏｆｉｌｉｎｇｏｆｈｅａｔｓｈｏｃｋｐｒｏｔｅｉｎｆａｍｉｌｉｅｓ

ｉｎｒａｉｎｂｏｗｔｒｏｕｔｃｅｌｌｓ［Ｊ］．ＢｉｏｃｈｅｍｉｃａｌＢｉｏｐｈｙｓｉｃａｌＲｅ

ｓｅａｒｃｈＣｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓ，２００５，３２９（１）：５１５７．

［１４］吴初新，刘毅，马梅生，等．热休克、ＰｏｌｙＩ：Ｃ上调草鱼

犌犚犘７８基因表达［Ｊ］．应用与环境生物学报，２００９，１５（６）：

８１４８１８．

ＷＵＣＸ，ＬＩＵＹ，ＭＡ ＭＳ，ｅｔａｌ．Ｕｐｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆｇｒａｓｓ

ｃａｒｐ犌犚犘７８ｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｕｎｄｅｒｈｅａｔｓｈｏｃｋａｎｄｐｏｌｙＩ：

Ｃｓｔｒｅｓｓ［Ｊ］．ＣｈｉｎｅｓｅＪｏｕｒｎａｌｏｆＡｐｐｌｉｅｄ＆Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ

Ｂｉｏｌｏｇｙ，２００９，１５（６）：８１４８１８．

［１５］ＤＡＳＳ，ＭＯＨＡＰＡＴＲＡＡ，ＳＡＨＯＯＰＫ．Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎａ

ｎａｌｙｓｉｓｏｆｈｅａｔｓｈｏｃｋｐｒｏｔｅｉｎｇｅｎｅｓｄｕｒｉｎｇ犃犲狉狅犿狅狀犪狊犺狔

犱狉狅狆犺犻犾犪ｉｎｆｅｃｔｉｏｎｉｎｒｏｈｕ，犔犪犫犲狅狉狅犺犻狋犪，ｗｉｔｈｓｐｅｃｉａｌｒｅｆ

ｅｒｅｎｃｅｔｏ ｍｏｌｅｃｕｌａｒｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆＧｒｐ７８［Ｊ］．Ｃｅｌｌ

ＳｔｒｅｓｓａｎｄＣｈａｐｅｒｏｎｅｓ，２０１５，２０（１）：７３８４．

［１６］ＺＨＯＮＧＢ，ＷＡＮＧＸ，ＭＡＯ Ｈ，ｅｔａｌ．Ａ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｕｎ

ｄｅｒｌｉｅｓｆｉｓｈＧＲＰ７８ｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎａｇａｉｎｓｔＰｂ
２＋ ｔｏｘｉｃｉｔｙ［Ｊ］．

Ｆｉｓｈ＆ＳｈｅｌｌｆｉｓｈＩｍｍｕｎｏｌｏｇｙ，２０１７，６６：１８５１８８．

［１７］ＺＨＯＮＧ Ｂ，ＭＡＯ Ｈ，ＦＡＮ Ｑ，ｅｔａｌ．ＳｉＲＮＡｍｅｄｉａｔｅｄ

ｋｎｏｃｋｄｏｗｎｏｆ犆犻犌犚犘７８ｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｌｅａｄｓｃｅｌｌｓｕｓｃｅｐ

ｔｉｂｉｌｉｔｙｔｏｈｅａｖｙｍｅｔａｌｃｙｔｏｔｏｘｉｃｉｔｙ［Ｊ］．Ｇｅｎｅ，２０１４，５５２

（２）：２１９２２４．

［１８］ＳＯＮＧＹＦ，ＬＵＯＺ，ＨＵＡＮＧＣ，ｅｔａｌ．Ｅｎｄｏｐｌａｓｍｉｃｒｅｔｉｃ

ｕｌｕｍｓｔｒｅｓｓｒｅｌａｔｅｄｇｅｎｅｓｉｎｙｅｌｌｏｗｃａｔｆｉｓｈ犘犲犾狋犲狅犫犪犵狉狌狊

犳狌犾狏犻犱狉犪犮狅：ｍｏｌｅｃｕｌａｒｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ，ｔｉｓｓｕｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ，

ａｎｄｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｒｅｓｐｏｎｓｅｓｔｏｄｉｅｔａｒｙｃｏｐｐｅｒｄｅｆｉｃｉｅｎｃｙａｎｄ

ｅｘｃｅｓｓ［Ｊ］．Ｇ３Ｇｅｎｅｓｇｅｎｅｔｉｃｓ，２０１５，５（１０）：２０９１２１０４．

［１９］ＷＨＩＰＰＳＣ Ｍ，ＫＥＮＴ ＭＬ．Ｐｈｙｌｏｇｅｏｇｒａｐｈｙｏｆｔｈｅｃｏｓ

ｍｏｐｏｌｉｔａｎｍａｒｉｎｅｐａｒａｓｉｔｅ犓狌犱狅犪狋犺狔狉狊犻狋犲狊 （Ｍｙｘｏｚｏａ：

Ｍｙｘｏｓｐｏｒｅａ）［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＥｕｋａｒｙｏｔｉｃ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，

２００６，５３（５）：３６４３７３．

［２０］刘晓聪，赵元，张金叶．瓶囊碘泡虫 犎犛犘７０ 基因的克

隆、鉴定及功能预测［Ｊ］．重庆师范大学学报（自然科学

版），２０１６，３３（２）：３７４２．

ＬＩＵＸＣ，ＺＨＡＯＹＪ，ＺＨＡＮＧＪＹ．Ｃｌｏｎｉｎｇ，ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ

ａｎｄｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｏｆｈｅａｔｓｈｏｃｋｐｒｏｔｅｉｎ７０ｇｅｎｅｉｎ

犕狔狓狅犫狅犾狌狊犪犿狆狌犾犾犻犮犪狆狊狌犾犪狋狌狊［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＣｈｏｎｇｑｉｎｇ

ＮｏｒｍａｌＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ（ＮａｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅ），２０１６，３３（２）：３７４２．

［２１］陈四妙，陈晓峰，杨成东等．稻瘟病菌分泌复合物的生物

信息学分析及 ＭｏＳｅｃ１５定位研究［Ｊ］．福建农林大学学报

（自然科学版），２０１４，４３（３）：２８２２８８．

ＣＨＥＮＳＭ，ＣＨＥＮＸＦ，ＹＡＮＧＣＤ，ｅｔａｌ．Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ

ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｅｘｏｃｙｓｔｃｏｍｐｌｅｘａｎｄｔｈｅｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒｌｏｃａｌｉｚａ

ｔｉｏｎｏｆＭｏＳｅｃ１５ｉｎ犕犪犵狀犪狆狅狉狋犺犲狅狉狔狕犪犲［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌｏｆ

ＦｕｊｉａｎＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅａｎｄＦｏｒｅｓｔｒｙＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ（ＮａｔｕｒａｌＳｃｉ

ｅｎｃｅＥｄｉｔｉｏｎ），２０１４，４３（３）：２８２２８８．

［２２］ＧＡＲＮＩＥＲＪ，ＯＳＧＵＴＨＯＲＰＥＤＪ，ＲＯＢＳＯＮＢ．Ａｎａｌｙｓｉｓ

ｏｆｔｈｅａｃｃｕｒａｃｙａｎｄｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓｏｆｓｉｍｐｌｅｍｅｔｈｏｄｓｆｏｒ

ｐｒｅｄｉｃｔｉｎｇｔｈｅｓｅｃｏｎｄａｒｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆｇｌｏｂｕｌａｒｐｒｏｔｅｉｎｓ

［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＭｏｌｅｃｕｌａｒＢｉｏｌｏｇｙ，１９７８，１２０（１）：９７１２０．

［２３］ＣＨＯＵＰＹ，ＦＡＳＭＡＮＧＤ．Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｏｆｔｈｅｓｅｃｏｎｄａｒｙ

ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆｐｒｏｔｅｉｎｃｏｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ［Ｍ］．ＮｅｗＹｏｒｋ：Ｐｌｅｎｕｍ

Ｐｒｅｓｓ，１９９０：５４９５８６．

［２４］ＫＹＴＥＪ，ＤＯＯＬＩＴＴＬＥＲＦ．Ａｓｉｍｐｌｅｍｅｔｈｏｄｆｏｒｄｉｓｐｌａ

ｙｉｎｇｔｈｅｈｙｄｒｏｐａｔｈｉｃｃｈａｒａｃｔｅｒｏｆａｐｒｏｔｅｉｎ［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌｏｆ

ＭｏｌｅｃｕｌａｒＢｉｏｌｏｇｙ，１９８２，１５７（１）：１０５１３２．

［２５］ＫＡＲＰＬＵＳＰＡ，ＳＣＨＵＬＺＧＥ．Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｏｆｃｈａｉｎｆｌｅｘｉ

ｂｉｌｉｔｙｉｎｐｒｏｔｅｉｎｓ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｗｉｓｓｅｎｓｃｈａｆｔｅｎ，１９８５，７２（４）：

２１２２１３．

［２６］ＪＡＭＥＳＯＮＢＡ，ＷＯＬＦＨ．Ｔｈｅａｎｔｉｇｅｎｉｃｉｎｄｅｘ：ａｎｏｖｅｌ

ａｌｇｏｒｉｔｈｍｆｏｒｐｒｅｄｉｃｔｉｎｇａｎｔｉｇｅｎｉｃｄｅｔｅｒｍｉｎａｎｔｓ［Ｊ］．Ｃｏｍ

ｐｕｔｅｒＡｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓｉｎｔｈｅＢｉｏｓｃｉｅｎｃｅｓＣａｂｉｏｓ，１９８８，４（１）：

１８１．

［２７］ＥＭＩＮＩＥＡ，ＨＵＧＨＥＳＪＶ，ＰＥＲＬＯＷＤＳ，ｅｔａｌ．Ｉｎｄｕｃ

ｔｉｏｎｏｆｈｅｐａｔｉｔｉｓＡｖｉｒｕｓｎｅｕｔｒａｌｉｚｉｎｇａｎｔｉｂｏｄｙｂｙａｖｉｒｕｓ

ｓｐｅｃｉｆｉｃｓｙｎｔｈｅｔｉｃｐｅｐｔｉｄｅ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＶｉｒｏｌｏｇｙ，１９８５，５５

（３）：８３６８３９．

［２８］ＲｅｄｄｙＲＫ，ＭａｏＣ，ＢａｕｍｅｉｓｔｅｒＰ，ｅｔａｌ．Ｅｎｄｏｐｌａｓｍｉｃｒｅ

ｔｉｃｕｌｕｍｃｈａｐｅｒｏｎｅｐｒｏｔｅｉｎＧＲＰ７８ｐｒｏｔｅｃｔｓｃｅｌｌｓｆｒｏｍａｐ

ｏｐｔｏｓｉｓｉｎｄｕｃｅｄｂｙｔｏｐｏｉｓｏｍｅｒａｓｅｉｎｈｉｂｉｔｏｒｓ：ｒｏｌｅｏｆＡＴＰ

ｂｉｎｄｉｎｇｓｉｔｅｉｎｓｕｐｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆｃａｓｐａｓｅ７ａｃｔｉｖａｔｉｏｎ［Ｊ］．

ＪｏｕｒｎａｌｏｆＢｉｏｌｏｇｉｃａｌＣｈｅｍｉｓｔｒｙ，２００３，２７８（２３）：２０９１５

２０９２４．

［２９］李波，陈誉华．内质网分子伴侣ＧＲＰ７８在小鼠脑发育过程

中的时空表达［Ｊ］．实验生物学报，２００３，３６（２）：１３７１４４．

ＬＩＢ，ＣＨＥＮ Ｙ Ｈ．Ｔｈｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆｇｌｕｃｏｓｅｒｅｇｕｌａｔｅｄ

ｐｒｏｔｅｉｎ７８（ＧＲＰ７８）ｉｎｍｏｕｓｅｂｒａｉｎｄｕｒｉｎｇｅａｒｌｙｄｅｖｅｌｏｐ

ｍｅｎｔ［Ｊ］．ＡｃｔａＢｉｏｌｏｇｉａｅＥｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌｉｓＳｉｎｉｃａ，２００３，３６

（２）：１３７１４４．

［３０］ＧＡＵＴＪＲ，ＨＥＮＤＥＲＳＨＯＴＬＭ．Ｍｕｔａｔｉｏｎｓｗｉｔｈｉｎｔｈｅ

ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｂｉｎｄｉｎｇｓｉｔｅｏｆｉｍｍｕｎｏｇｌｏｂｕｌｉｎｂｉｎｄｉｎｇｐｒｏｔｅｉｎ

ｉｎｈｉｂｉｔＡＴＰａｓｅａｃｔｉｖｉｔｙａｎｄｉｎｔｅｒｆｅｒｅｗｉｔｈｒｅｌｅａｓｅｏｆｉｍ

ｍｕｎｏｇｌｏｂｕｌｉｎｈｅａｖｙｃｈａｉｎ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＢｉｏｌｏｇｉｃａｌＣｈｅｍ

ｉｓｔｒｙ，１９９３，２６８（１０）：７２４８７２５５．

［３１］ＬＵＭ Ｗ，ＮＧＯＵＦＨ，ＣＨＡＯＹＭ，ｅｔａｌ．Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ

ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎａｎｄｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆ犈狆犻狀犲狆犺犲犾狌狊ｓｐｐ

ｉｎｅｎｄｏｐｌａｓｍｉｃｒｅｔｉｃｕｌｕｍｓｔｒｅｓｓｒｅｌａｔｅｄｐａｔｈｗａｙｄｕｒｉｎｇ

２２ 重庆师范大学学报（自然科学版）　ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｃｑｎｕｊ．ｃｎ　　　　　　　　　　　第３６卷



ｂｅｔａｎｏｄａｖｉｒｕｓｉｎｆｅｃｔｉｏｎ犻狀狏犻狋狉狅［Ｊ］．ＢｍｃＧｅｎｏｍｉｃｓ，２０１２，

１３（１）：６５１６５１．

［３２］ＣＨＡＩＳ，ＫＷＯＮＪ，ＰＡＲＫＳＢ，ｅｔａｌ．Ｈｅａｔｓｈｏｃｋｐｒｏｔｅｉｎ

ｐｒｏｆｉｌｅｓｏｎｔｈｅｐｒｏｔｅｉｎａｎｄｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｌｅｖｅｌｓｉｎｏｌｉｖｅ

ｆｌｏｕｎｄｅｒｋｉｄｎｅｙｉｎｆｅｃｔｅｄ ｗｉｔｈ犛狋狉犲狆狋狅犮狅犮犮狌狊狆犪狉犪狌犫犲狉犻狊

［Ｊ］．Ｆｉｓｈ＆ＳｈｅｌｌｆｉｓｈＩｍｍｕｎｏｌｏｇｙ，２０１３，３４（６）：１４５５１４６２．

［３３］ＸＩＸＺ，ＭＡＫＳ．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｃｌｏｎｉｎｇａｎｄｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎａｎａｌｙ

ｓｉｓｏｆｇｌｕｃｏｓｅｒｅｇｕｌａｔｅｄｐｒｏｔｅｉｎ７８（ＧＲＰ７８）ｇｅｎｅｉｎｓｉｌｋ

ｗｏｒｍ犅狅犿犫狔狓犿狅狉犻［Ｊ］．Ｂｉｏｌｏｇｉａ，２０１３，６８（３）：５５９５６４．

［３４］高秏，余传信，宋丽君，等．日本血吸虫热休克蛋白７０（Ｓｊ

ＨＳＰ７０）的抗体反应特征及免疫诊断价值［Ｊ］．中国病原

生物学杂志，２０１４，９（８）：６９９７０５．

ＧＡＯＷ，ＹＵＣＸ，ＳＯＮＧＬＪ，ｅｔａｌ．Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆｔｈｅ

ａｎｔｉｂｏｄｙｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｈｅａｔｓｈｏｃｋｐｒｏｔｅｉｎ７０（ＳｊＨＳＰ７０）ｏｆ

犛犮犺犻狊狋狅狊狅犿犪犼犪狆狅狀犻犮狌犿ａｎｄｔｈｅｉｍｍｕｎｏｌｏｇｉｃａｌｄｉａｇｎｏｓｔｉｃ

ｖａｌｕｅｏｆｔｈａｔｐｒｏｔｅｉｎ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＰａｔｈｏｇｅｎＢｉｏｌｏｇｙ，

２０１４，９（８）：６９９７０５．

犃狀犻犿犪犾犛犮犻犲狀犮犲狊

犆犾狅狀犻狀犵，犐犱犲狀狋犻犳犻犮犪狋犻狅狀，犪狀犱犉狌狀犮狋犻狅狀犪犾犘狉犲犱犻犮狋犻狅狀狅犳

犘犪狉狋犻犪犾犌犲狀犲犛犲狇狌犲狀犮犲狅犳犌犾狌犮狅狊犲犚犲犵狌犾犪狋犲犱犘狉狅狋犲犻狀７８犻狀犆犪狉犪狊狊犻狌狊犪狌狉犪狋狌狊

ＬＩＵＸｉａｏｈｕａ，ＺＨＡＯＹｕａｎｊｕｎ，ＹＡＮＹａｎｊｉｅ，ＺＨＡＮＧＪｉｎｙｅ

（ＣｈｏｎｇｑｉｎｇＫｅｙＬａｂｏｒａｔｏｒｙｏｆＡｎｉｍａｌＢｉｏｌｏｇｙ，ＣｏｌｌｅｇｅｏｆＬｉｆｅＳｃｉｅｎｃｅｓ，ＣｈｏｎｇｑｉｎｇＮｏｒｍａｌＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｃｈｏｎｇｑｉｎｇ４０１３３１，Ｃｈｉｎａ）

犃犫狊狋狉犪犮狋：［犘狌狉狆狅狊犲狊］Ｔｏａｎａｌｙｚｅａｎｄｐｒｅｄｉｃｔｔｈｅｆｕｎｃｔｉｏｎｏｆｇｌｕｃｏｓｅｒｅｇｕｌａｔｅｄｐｒｏｔｅｉｎ７８（ＧＲＰ７８）ｉｎ犆犪狉犪狊狊犻狌狊犪狌狉犪狋狌狊ａｎｄｐｒｏｖｉｄｅａ

ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎｆｏｒｓｔｕｄｙｉｎｇｔｈｅｍｅｃｈａｎｉｓｍｏｆＧＲＰ７８ｄｕｒｉｎｇｔｈｅｐｒｏｃｅｓｓｏｆｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒｓｔｒｅｓｓｉｎｆｉｓｈ．［犕犲狋犺狅犱狊］Ａｐａｒｔｉａｌｓｅｑｕｅｎｃｅｏｆ

犌犚犘７８ｇｅｎｅｉｎ犆．犪狌狉犪狋狌狊ｗａｓｃｌｏｎｅｄ，ｗｈｏｓｅｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌｐｒｏｐｅｒｔｙｉｎｃｌｕｄｉｎｇｓｅｃｏｎｄａｒｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ，ｈｙｄｒｏｐｈｉｌｉｃｉｔｙ，ｆｌｅｘｉｂｉｌｉｔｙ，

ｓｕｒｆａｃｅｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ，ａｎｔｉｇｅｎｅｐｉｔｏｐｅ，ｗａｓａｎａｌｙｚｅｄｂｙｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓｍｅｔｈｏｄｓ．［犉犻狀犱犻狀犵狊］Ｔｈｅ犌犚犘７８ｇｅｎｅｆｒａｇｍｅｎｔｓｅｑｕｅｎｃｅｗｉｔｈ

ｌｏｎｇ６１７ｂｐｗａｓｏｂｔａｉｎｅｄ．Ｔｈｅｓｅｑｕｅｎｃｅｅｎｃｏｄｅｓａｔｏｔａｌｏｆ１１３ａｍｉｎｏａｃｉｄｓｗｉｔｈｍｏｌｅｃｕｌａｒｗｅｉｇｈｔａｂｏｕｔ１．３ｋＤａａｎｄｐＩ５．８２．Ｎｏｎｅ

ｓｉｇｎａｌｐｅｐｔｉｄｅｗａｓｅｘｉｓｔｅｄ．Ｔｈｅｆｌｅｘｉｂｉｌｉｔｙｗａｓｌｏｃａｔｅｄａｔ７ｔｈ～１０ｔｈ，１８ｔｈ～２１ｓｔ，２８ｔｈ～４２ｎｄ，５１ｓｔ～６２ｎｄ，６８ｔｈ～７８ｔｈ，ａｎｄ９４ｔｈ～

１０９ｔｈａｍｉｎｏａｃｉｄｒｅｓｉｄｕｅｓ；ｔｈｅｓｕｒｆａｃｅｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙｗａｓｐｌａｃｅｄａｔ２９ｔｈ～３０ｔｈ，３８ｔｈ～４３ｒｄ，５０ｔｈ～６５ｔｈ，６８ｔｈ～７９ｔｈ，８２ｎｄ～８６ｔｈ，

９７ｔｈ～９９ｔｈ，１０２ｎｄ～１０４ｔｈ，ａｎｄ１０６ｔｈ～１１１ｔｈａｍｉｎｏａｃｉｄｒｅｓｉｄｕｅｓ．Ａｄｄｉｔｉｏｎａｌｌｙ，ｏｎｅＢｃｅｌｌｅｐｉｔｏｐｅｗａｓｐｒｅｄｉｃｔｅｄａｓ２８ｔｈ～４５ｔｈ

ａｍｉｎｏａｃｉｄｓｒｅｓｉｄｕｅｓ．［犆狅狀犮犾狌狊犻狅狀狊］ＡＴＰａｓｅｄｏｍａｉｎｗａｓｏｂｔａｉｎｅｄｉｎｔｈｅ犆．犪狌狉犪狋狌狊犌犚犘７８ｇｅｎｅｆｒａｇｍｅｎｔｗｉｔｈｈｉｇｈｅｒｈｙｄｒｏｐｈｉｌｉｃｉ

ｔｙ，ｗｈｉｃｈｉｓｌｏｃａｔｅｄｉｎＥＲ．

犓犲狔狑狅狉犱狊：犆犪狉犪狊狊犻狌狊犪狌狉犪狋狌狊；犌犚犘７８；ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃａｎａｌｙｓｉｓ

（责任编辑　方　兴）

３２Ｖｏｌ．３６Ｎｏ．２　　　　　ＪｏｕｒｎａｌｏｆＣｈｏｎｇｑｉｎｇＮｏｒｍａｌＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ（ＮａｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅ）　ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｃｑｎｕｊ．ｃｎ



 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 




