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摘　要：为了研究鸡视网膜母细胞瘤基因１（ＲＢ１基因）的结构和功能，试验采用生物信息学的方法，
选择ＮＣＢＩ数据库上 ＲＢ１基因的氨基酸序列，从物种间的蛋白理化性质、信号肽、蛋白磷酸化、结构
域、Ｍｏｔｉｆ和三维结构等方面对鸡ＲＢ１基因的结构和功能进行了分析和预测。结果表明：鸡与哺乳动
物之间序列的同源性很高。鸡ＲＢ１基因具有结构域和磷酸化等位点，没有信号肽和跨膜区。成熟肽
与模板４ｅｌｊ．１．Ａ有７３．１６％的氨基酸序列一致。说明ＲＢ１基因可以调控细胞的生长发育。
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ｑｕｅｎｃｅｈｏｍｏｌｏｇｙｂｅｔｗｅｅｎｃｈｉｃｋｅｎａｎｄｍａｍｍａｌｉｓｖｅｒｙｈｉｇｈ．ＣｈｉｃｋｅｎＲＢ１ｇｅｎｅｈａｓｔｈｅｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｎｄｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｔｉｏｎｓｉｔｅｓ，ｎｏｓｉｇｎａｌｐｅｐｔｉｄｅ
ａｎｄｔｒａｎｓｍｅｍｂｒａｎｅｄｏｍａｉｎ．Ｔｈｅｍａｔｕｒｅｐｅｐｔｉｄｅｈａｓ７３．１６％ ａｍｉｎｏａｃｉｄｓｉｍｉｌａｒｉｔｙｗｉｔｈ４ｅｌｊ．１．Ａ．ＴｈｅｓｅｄａｔａｄｅｍｏｎｓｔｒａｔｅｄｔｈａｔｔｈｅＲＢ１ｇｅｎｅ
ｗｉｌｌｈａｓａｐｏｔｅｎｔｉａｌｒｏｌｅｉｎｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆｔｈｅｇｒｏｗｔｈａｎｄｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｏｆｃｅｌｌｓｉｎｃｈｉｃｋｅｎ．

　　视网膜母细胞瘤基因１（ＲＢ１基因）是人类第一
个分离克隆的抑癌基因［１］，因为该基因与视网膜母

细胞瘤的发生密切相关，所以被命名为视网膜母细胞

瘤基因。哺乳动物中 ＲＢ１基因家族包括３个成员：
ＲＢ１／ｐ１０５、ＲＢＬ１／ｐ１０７、ＲＢ２／ｐ１３０［２－４］。
　　ＲＢ１基因由２７个外显子和２６个内含子组成。
鸡ＲＢ１基因定位在１号染色体上，ＤＮＡ序列全长为
７８２１７ｂｐ，ｍＲＮＡ全长为 ４４６４ｂｐ，ＣＤＳ全长为
２７６６ｂｐ，编码９２１个氨基酸［５］。Ｗ．Ｈ．Ｌｅｅ等［６］对

这段序列的 ＲＮＡ进行测序并预测蛋白质序列，发现
此段序列的 ｍＲＮＡ长约 ４．６ｋｂ，蛋白质大约包含
８１６个氨基酸残基，而且发现此氨基酸序列有与核酸
结合蛋白类似的结构域。Ｙ．Ｋ．Ｆｕｎｇ等［７］利用Ｈ３－
８探针在１３ｑ１４区域上也分离获得了两段相似序列
的ｃＤＮＡ克隆：ＲＢ１和 ＲＢ２。Ｒ．Ｆｅｉｎｓｔｅｉｎ等［８］克隆

了鸡 ＲＢ１的 ｃＤＮＡ序列，发现鸡 ＲＢ１基因编码
１０４ｋｕ的蛋白质，比哺乳动物的稍小。
　　大量研究表明，ＲＢ１可以抑制多种肿瘤的发生，
如视网膜母细胞瘤、乳房瘤、骨肉瘤、胰腺瘤等。ＲＢ１
的抑癌作用与其对细胞周期、细胞分化、细胞衰老、细

胞凋亡和生长抑制等的调控是密切相关的。ＲＢ１通
过对细胞生长发育的调节来维持生物体生长发育的

平衡，对生物体的正常生长发育起着重要的调控作

用［５］。

　　本研究以ＮＣＢＩ数据库上８个物种的ＲＢ１ｍＲＮＡ
序列为基础，对其编码的氨基酸序列进行比对，并进

行同源性和进化关系分析，还应用生物信息学方法对

其编码蛋白质进行理化性质、信号肽、蛋白磷酸化、结
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构域、Ｍｏｔｉｆ及三维结构等方面的预测，并分析其生物
学功能，以期为鸡ＲＢ１功能研究奠定基础。
１　材料与方法
１．１　各物种ＲＢ１基因序列
　　数据资料来自美国国立信息技术中心（ＮＣＢＩ）数
据库，从中获取８个物种的 ＲＢ１基因的蛋白质序列
（鸡 ＮＭ＿２０５２３７、牛 ＮＭ＿００１０４５８７７、小鼠 ＮＭ＿
００７５５４．２、人ＮＭ＿００１２０２、猪 ＮＭ＿００１１０１０３１、非洲爪
蟾 ＮＭ＿００１１０１７９３、斑 马 鱼 ＮＭ＿１３１３４２、虹 鳟
ＦＪ５９１１５４）用于研究。
１．２　物种间ＲＢ１氨基酸同源性及进化关系分析
　　利用 ＤＮＡＭＡＮ软件对这８个物种的 ＲＢ１ｍＲＮＡ
序列进行比对，并进行同源性和进化关系分析。

１．３　ＲＢ１结构与功能分析
　　利用 ＰＳＯＲＴ等在线工具或软件分析 ＲＢ１的结
构与功能，对其理化性质、蛋白质功能、信号肽、结构

域、亚细胞定位及二级、三级结构等进行预测与分析。

主要软件相关信息见表１。

表１　预测基因结构和功能应用的软件
Ｔａｂｌｅ１　Ｔｈｅｓｏｆｔｗａｒｅｆｏｒｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｏｆｔｈｅｇｅｎｅｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

ａｎｄｆｕｎｃｔｉｏｎ

编号 名称　 功能　　
１ ＰｒｏｔＰａｒａｍ＆ＰｒｏｔＳｃａｌｅ 蛋白质理化性质分析

２ ＰＳＯＲＴ 亚细胞定位预测

３ ＳｉｇｎａｌＰ４．１Ｓｅｒｖｅｒ＆ＴＭＨＭＭ 信号肽和跨膜区预测

４ ＮｅｔＰｈｏｓ２．０Ｓｅｒｖｅｒ 蛋白磷酸化分析

５ ＰｒｏｔＦｕｎ 蛋白功能预测

６ ＳＭＡＲＴ 结构域预测

７ ＳｃａｎＰｒｏｓｉｔｅ Ｍｏｔｉｆ搜索
８ ＳＯＰＭＡ 蛋白二级结构预测

９ ＳＷＩＳＳ－ＭＯＤＥＬＷｏｒｋｓｐａｃｅ 同源建模和三维结构预测

２　结果与分析
２．１　物种间 ＲＢ１氨基酸序列同源性及进化关系
分析
　　将鸡、非洲爪蟾、虹鳟、斑马鱼、小鼠、人、猪、牛的
ＲＢ１氨基酸序列进行比对分析，发现鸡与牛、猪、人和
小鼠之间序列的同源性很高，鸡与非洲爪蟾处于同一

个小分支，在系统进化树中距离最近（见图１Ａ）。进
化聚类分析结果表明，ＲＢ１基因构建的生物进化关系
图谱与已知物种进化关系基本一致（见图１Ｂ）。
２．２　ＲＢ１理化性质分析
　　利用鸡的 ＲＢ１ｍＲＮＡ序列，用 ＰｒｏｔＰａｒａｍ工具对
ＲＢ１的氨基酸组成、分子质量和理论等电点进行分
析。ＲＢ１各种氨基酸残基的含量：半胱氨酸含量为
１．６％，亮氨酸含量最高（１０．６％），丝氨酸次之
（８．９％），色氨酸最低（０．７％），见表２。亮氨酸和丝
氨酸在促进机体的正常生长发育中发挥重要作用。

图１　ＲＢ１氨基酸序列聚类分析结果
Ｆｉｇ．１　Ｃｌｕｓｔｅｒａｎａｌｙｓｉｓｒｅｓｕｌｔｏｆａｍｉｎｏａｃｉｄｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

ｏｆｔｈｅＲＢ１

表２　ＲＢ１各种氨基酸残基含量
Ｔａｂｌｅ２　Ｔｈｅｃｏｎｔｅｎｔｏｆａｖａｒｉｅｔｙｏｆａｍｉｎｏａｃｉｄｒｅｓｉｄｕｅｓ

ｏｆｔｈｅＲＢ１

氨基酸　
数目／
个

含量／
％

氨基酸　
数目／
个

含量／
％

丙氨酸（Ａｌａ，Ａ） ５５ ６．０ 赖氨酸（Ｌｙｓ，Ｋ） ６９ ７．５
精氨酸（Ａｒｇ，Ｒ） ４７ ５．１ 蛋氨酸（Ｍｅｔ，Ｍ） ２３ ２．５
天冬酰胺（Ａｓｎ，Ｎ） ４１ ４．５ 苯丙氨酸（Ｐｈｅ，Ｆ） ４２ ４．６
天冬氨酸（Ａｓｐ，Ｄ） ５０ ５．４ 脯氨酸（Ｐｒｏ，Ｐ） ５２ ５．６
半胱氨酸（Ｃｙｓ，Ｃ） １５ １．６ 丝氨酸（Ｓｅｒ，Ｓ） ８２ ８．９
谷氨酰胺（Ｇｌｎ，Ｑ） ４４ ４．８ 苏氨酸（Ｔｈｒ，Ｔ） ５８ ６．３
谷氨酸（Ｇｌｕ，Ｅ） ６０ ６．５ 色氨酸（Ｔｒｐ，Ｗ） ６ ０．７
甘氨酸（Ｇｌｙ，Ｇ） ３４ ３．７ 酪氨酸（Ｔｙｒ，Ｙ） ２８ ３．０
组氨酸（Ｈｉｓ，Ｈ） ２０ ２．２ 缬氨酸（Ｖａｌ，Ｖ） ５２ ５．６
异亮氨酸（Ｉｌｅ，Ｉ） ４５ ４．９ 吡咯赖氨酸（Ｐｙｌ，Ｏ） ０ ０
亮氨酸（Ｌｅｕ，Ｌ） ９８ １０．６ 硒半胱氨酸（Ｓｅｃ，Ｕ） ０ ０

ＲＢ１的分子质量为１０４ｋｕ，理论等电点为８．３７。说
明ＲＢ１为碱性氨基酸。
　　利用 ＰｒｏｔＳｃａｌｅ工具中的 Ｋｙｔｅ－Ｄｏｏｌｉｔｔｌｅ法进行
疏水性分析，分值代表其疏水性大小，负值越大（绝
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对值）表示亲水性越强，正值越大表示疏水性越强。

结果表明，ＲＢ１的总平均疏水指数为－０．４１３，整条链
中亲水性氨基酸残基多于疏水性氨基酸（见图２），因
此ＲＢ１为亲水性蛋白，可推测其为可溶性蛋白。分
析结果表明ＲＢ１的不稳定系数为４７．５６，表明该蛋白
质性质不稳定。

图２　ＲＢ１疏水性分析结果
Ｆｉｇ．２　ＨｙｄｒｏｐｈｏｂｉｃｉｔｙａｎａｌｙｓｉｓｒｅｓｕｌｔｏｆｔｈｅＲＢ１

２．３　ＲＢ１亚细胞定位预测
　　运用ＰＳＯＲＴⅡ工具预测 ＲＢ１亚细胞定位，根据
ｋ－ＮＮ算法预测结果可知：ＲＢ１位于细胞核的概率
最大，占整体的６９．６％；其次是细胞质和细胞膜，概
率为８．７％；位于囊泡分泌系统、高尔基体和内质网
的概率均是４．３％。说明 ＲＢ１可能在细胞核内发挥
生物学作用，在细胞质和细胞膜中也有存在的可能。

２．４　ＲＢ１信号肽预测和跨膜区分析
　　利用鸡的ＲＢ１ｍＲＮＡ序列，分别采用ＳｉｇｎａｌＰ４．１
Ｓｅｒｖｅｒ和ＴＭＨＭＭ程序对 ＲＢ１信号肽和蛋白质跨膜
区进行分析预测。Ｃ值（Ｃ－ｓｃｏｒｅ）代表原始信号肽
裂解位点记分，值越大表示该点出现裂解位点可能性

越大；Ｓ值（Ｓ－ｓｃｏｒｅ）代表信号肽评分，值越大表示该
氨基酸位于信号肽区域概率越大，越低表示相应氨基

酸不含信号肽或位于成熟蛋白部分；Ｙ值（Ｙ－ｓｃｏｒｅ）
是最有可能的信号肽裂解位点。Ｄ值（Ｄ－ｓｃｏｒｅ）是
Ｓ均值和最大Ｙ值加权平均值，用于区分信号肽和非
信号肽。Ｄ值为０．４５０是区分信号肽和非信号肽临
界值，ＲＢ１蛋白预测 Ｄ值为 ０．１１１，因此分析发现
ＲＢ１蛋白不含有信号肽，不属于分泌性蛋白（见２９０
页彩图３）。
　　使用ＴＭＨＭＭ工具进行跨膜区分析发现 ＲＢ１没
有跨膜区（见２９０页彩图４），非跨膜螺旋区（ＥｘｐＡＡ）
预测值为０．２９０８，该值＞１８时说明预测蛋白为跨膜
蛋白，蛋 白 Ｎ 端 位 于 膜 内 一 侧 的 可 能 性 是
０．０１３８１％，总体来看该序列位于膜外，即 ＲＢ１基因
所编码蛋白为非跨膜蛋白。

２．５　蛋白磷酸化分析
　　蛋白磷酸化是一种最普遍的翻译后修饰，对生命

活动的整个过程起调节作用，因此蛋白质的磷酸化分

析对了解蛋白质可能的功能具有重要意义。利用

ＮｅｔＰｈｏｓ２．０Ｓｅｒｖｅｒ对ＲＢ１蛋白磷酸化作用位点进行
预测，结果表明，该蛋白具有５个酪氨酸磷酸化作用
位点、１４个苏氨酸磷酸化作用位点和４０个丝氨酸磷
酸化作用位点，即具有多个不同的磷酸化作用位点

（见２９０页彩图５）。
２．６　ＲＢ１蛋白功能预测
　　利用Ｐｒｏｔｆｕｎ２．２预测ＲＢ１蛋白细胞水平功能类
别、基因存在类别和酶类别，结果表明：该蛋白细胞水

平功能是组成细胞外被膜（可能性为０．８０４％，概率
为１３．１８０％），可能参与转运结合和氨基酸生物合
成；属于非酶可能性为０．７６６％。在基因存在类别预
测中荷尔蒙可能性为 ０．１１４％，概率最大 （为
１７．５３８％）；生长因子可能性为 ０．０４０％，概率为
２．８５７％。见表３。

表３　ＲＢ１蛋白功能预测结果
Ｔａｂｌｅ３　ＦｕｎｃｔｉｏｎｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｒｅｓｕｌｔｏｆｔｈｅＲＢ１ｐｒｏｔｅｉｎ

项目 分类 可能性／％ 概率／％
细胞外被膜（ｃｅｌｌｅｎｖｅｌｏｐｅ） ０．８０４ １３．１８０
转运结合（ｔｒａｎｓｐｏｒｔａｎｄｂｉｎｄｉｎｇ） ０．８２０ ２．０００

功能类别 氨基酸生物合成（ａｍｉｎｏａｃｉｄｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ） ０．０３８ １．７２７
生物合成的辅助因子（ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓｏｆｃｏｆａｃｔｏｒｓ） ０．１１８ １．６３９
脂肪酸代谢（ｆａｔｔｙａｃｉｄｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ） ０．０１７ １．３０８

酶类
酶（ｅｎｚｙｍｅ） ０．２３４ ０．８１７
非酶（ｎｏｎｅｎｚｙｍｅ） ０．７６６ １．０７３
荷尔蒙（ｈｏｒｍｏｎｅ） ０．１１４ １７．５３８
生长因子（ｇｒｏｗｔｈｆａｃｔｏｒ） ０．０４０ ２．８５７

基因存 胁迫应答（ｓｔｒｅｓｓｒｅｓｐｏｎｓｅ） ０．２２３ ２．５３４
在类别 免疫应答（ｉｍｍｕｎｅｒｅｓｐｏｎｓｅ） ０．１２３ １．４４７

离子通道（ｉｏｎｃｈａｎｎｅｌ） ０．０７９ １．３８６
信号转导（ｓｉｇｎａｌｔｒａｎｓｄｕｃｅｒ） ０．２７２ １．２７１

２．７　ＲＢ１结构域预测
　　结构域是蛋白质中具有特异结构和独立功能的
区域，结构域与蛋白质完成生理功能有着密切的关

系。利用鸡的 ＲＢ１ｍＲＮＡ序列，使用 ＥＭＢＬ网站的
ＳＭＡＲＴ工具对ＲＢ１的结构域进行分析预测，结果表
明，该蛋白具有两个保守结构域和一个周期性结构域

（见２９０页彩图６）。它们分别是位于氨基酸３６３～
５６５位的 ＲＢ＿Ａ结构域，位于氨基酸７６０～９２０位的
Ｃ－末端结构域和位于氨基酸６５２～７５３位的域细胞
周期蛋白。ＲＢ＿Ａ域是ＲＢ１的成熟肽区，是细胞周期
蛋白折叠区。域细胞周期蛋白是一种细胞周期和转

录调控中的蛋白质识别功能域。这个周期性结构域

被发现于细胞周期蛋白，但也发现于转录因子 ＩＩＢ核
心领域（ＴＦＩＩＢ）和视网膜母细胞瘤肿瘤抑制基因。
Ｒｂ的Ｃ－末端结构域是高亲和力结合的复合物，与
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Ｅ２Ｆ启动子结合后抑制它的活性，从而阻断细胞周期
Ｇ１－Ｓ过渡，抑制细胞生长。这个结构域有一股环螺
旋结构，与Ｅ２Ｆ１和ＤＰ１直接交互作用。
２．８　ＲＢ１Ｍｏｔｉｆ搜索
　　Ｍｏｔｉｆ是蛋白质分子中具有特定空间构象和特定
功能的结构成分，它对蛋白家族起决定性作用。利用

鸡的ＲＢ１ｍＲＮＡ序列，用 ＥｘＰＡＳｙ网站上的 ＳｃａｎＰｒｏｓ
ｉｔｅ工具对ＲＢ１中的 Ｍｏｔｉｆ进行搜索，结果表明：共找
到４８个Ｐｒｏｓｉｔｅ位点。其中包括８个Ｎ－肉豆蔻酸化
位点，位于氨基酸 １０～１５位（ＧＡａｒＳＱ）、２１～２６位
（ＧＧａｇＴＡ）、２２～２７位（ＧＡｇｔＡＳ）、２４６～２５１位（ＧＱｎｒ
ＮＡ）、２９４～２９９位（ＧＶｖａＳＮ）、４２５～４３０位（ＧＱｇ
ｃＡＥ）、８７４～８７９位（ＧＱｄｅＡＤ）、９１２～９１７位（ＧＮｄｔ
ＳＡ）；１５个酪氨酸激酶Ⅱ磷酸化位点，位于氨基酸
１７～２０位（ＴｓｐＥ）、３２～３５位（ＴｒｌＥ）、５３～５６位
（ＳｖｒＥ）、９９～１０２位（ＴｆｔＥ）、１３０～１３３位（ＴｋｖＤ）、
３４１～３４４位（ＳｑｌＥ）、３８１～３８４位（ＳａｔＤ）、４５３～４５６
位（ＳｅｅＥ）、４９３～４９６位（ＳｑｓＤ）、４９８～５０１位（ＴｓａＥ）、
５９３～５９６位（ＴａａＤ）、６１８～６２１位（ＳｎｐＤ）、７２６～７２９
位（ＴｎｑＥ）、８２７～８３０位（ＳｉｇＥ）、９１６～９１９位（ＳａｎＥ）；
１６个ＰＫＣ磷酸化位点，位 于 氨 基 酸 １４～１６位
（ＳｑＲ）、５３～５５位（ＳｖＲ）、１２９～１３１位（ＳｔＫ）、２３９～
２４１位（ＳｔＲ）、２４２～２４４位（ＴｐＲ）、３４６～３４８位
（ＴｐＲ）、３８３～３８５位（ＴｄＫ）、４３３～４３５位（ＳｑＲ）、
６０４～６０６位（ＳｐＫ）、６３０～６３２位（ＴｑＫ）、７３０～７３２位
（ＴｆＫ）、７６５～７６７位（ＳｎＲ）、７８７～７８９位（ＳｐＲ）、
８１９～８２１位（ＴｐＲ）、８３５～８３７位（ＳｅＫ）、８９９～９０１位
（ＳｔＲ）；２个 ｃＡＭＰ和 ｃＧＭＰ依赖的蛋白激酶磷酸化
位点，位于氨基酸 ７８～８１位（ＫＫｅＴ）、６０７～６１０位
（ＫＫａＳ）；６个Ｎ－糖基化位点，位于氨基酸２３７～２４０
位（ＮＧＳＴ）、３９６～３９９位（ＮＣＴＶ）、４６２～４６５位（ＮＦ
ＳＫ）、５９１～５９４位（ＮＨＴＡ）、６８２～６８５位（ＮＥＳＥ）、
９１３～９１６位（ＮＤＴＳ）；１个酪氨酸激酶磷酸化位点，位
于氨基酸３０９～３１５位；１个亮氨酸拉链模式结构，位
于氨基酸６５４～６７５位。
２．９　ＲＢ１蛋白二级结构预测
　　通过ＳＯＰＭＡ程序预测ＲＢ１蛋白二级结构，发现
由４２９个氨基酸残基组成的α－螺旋，占整个二级结
构的４６．５８％，是 ＲＢ１二级结构的主要构成；无规则
卷曲由３３２个氨基酸构成，占整体的３６．０５％；延伸
带和β－转角分别由１０７，５３个氨基酸残基构成，在
整体中所占比例分别为１１．６２％和５．７５％。见２９０
页彩图７。
２．１０　ＲＢ１同源建模和三维结构预测
　　蛋白质的三维结构能够提供丰富的功能信息。
利用鸡和人的ＲＢ１ｍＲＮＡ序列，应用ＳＷＩＳＳ－ＭＯＤＥＬ
Ｗｏｒｋｓｐａｃｅ蛋白质建模平台对 ＲＢ１进行同源建模和
三维结构预测［９－１２］，结果表明：ＲＢ１成熟肽和４ｅｌｊ．１．

Ａ（２．７０Ａ）（３７～７６３个）有７３．１６％的氨基酸序列一
致，人的成熟肽和４ｅｌｊ．１．Ａ（２．７０Ａ）（７５～９２８个）有
９９．２３％的氨基酸序列一致。一般同源性超过３０％
的蛋白质序列均可建立精确结构模型，序列同源性越

高则建立模型结构准确性越高［１３－１５］。ＳＷＩＳＳ－
ＭＯＤＥＬＷｏｒｋｓｐａｃｅ平台以４ｅｌｊ．１．Ａ为模板推测出了
ＲＢ１的三维结构（见２９０页彩图８）。
３　讨论
３．１　鸡ＲＢ１基因基本生物信息学分析
　　研究对氨基酸序列进行进化聚类分析，结果表明
鸡与哺乳动物之间序列的同源性很高，并且该基因在

物种进化过程中发生一定程度的突变。理化性质分

析结果表明，亮氨酸和丝氨酸可以促进机体的正常生

长发育，ＲＢ１为不稳定的碱性亲水蛋白，还可能为可
溶性蛋白。

３．２　鸡ＲＢ１基因功能预测
　　亚细胞定位分析结果表明ＲＢ１可能在细胞核内
合成；信号肽和跨膜区分析结果表明鸡 ＲＢ１不具有
信号肽，为非跨膜蛋白，证实该蛋白不是分泌性蛋白；

蛋白磷酸化分析结果表明ＲＢ１分子中存在多个磷酸
化作用位点，可以促进细胞生长；蛋白功能预测结果

表明该蛋白细胞水平功能是组成细胞外被膜，可能参

与转运结合和氨基酸生物合成，属于非酶类，可能以

荷尔蒙和生长因子等形式存在于基因中，可调控细胞

的生长发育；进行结构域预测和 Ｍｏｔｉｆ搜索发现该蛋
白成熟肽具有３个结构域，维持蛋白构象并调控细胞
周期和转录，而且ＲＢ１分子中存在 Ｎ－肉豆蔻酸化、
酪氨酸激酶Ⅱ磷酸化、ＰＫＣ磷酸化以及 Ｎ－糖基化
等位点，可参与调控细胞生长、增殖、凋亡等过程。

３．３　鸡ＲＢ１基因结构预测
　　ＳＯＰＭＡ预测ＲＢ１蛋白二级结构主要由α－螺旋
构成，体现结构域的多种生物学作用。对蛋白三维结

构进行分析后发现，鸡 ＲＢ１成熟肽序列与模板４ｅｌｊ．
１．Ａ相似性很高，可以根据该模板的结构建立 ＲＢ１
的蛋白质结构模型。比较鸡与人的三维结构，发现两

者之间空间构型差别较小，说明鸡与人的氨基酸序列

极其相似。

４　结论
　　研究通过鸡ＲＢ１基因基本生物信息学分析预测
编码氨基酸序列的结构与功能，可为研究 ＲＢ１基因
对细胞的调控功能提供依据。
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