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摘　要：利用生物信息学的方法对 ＤＭＲＴ1基因推导的氨基酸序列进行结构特征和功能域预测分析�探讨了
ＤＭＲＴ1的信号肽、亲／疏水性、跨膜拓扑结构、卷曲螺旋结构、基序、功能域及高级结构。结果表明：ＤＭＲＴ1基
因推导蛋白不含螺旋卷曲区域�没有信号肽�是一个非跨膜的亲水性稳定蛋白�该蛋白以游离形式存在于细胞
质内�不会发生跨膜运动。ＤＭＲＴ1基因推导蛋白包含两个相同的保守的功能结构域�分别行使性别调控�使
ＤＮＡ形成二聚体和结合回纹结构的功能。ＤＭＲＴ1基因推导蛋白含有多个磷酸化位点�推测它可能在细胞信
号传导中发挥作用�且其生物活性可能接受信号途径中多种信号的调控。ＤＭＲＴ1的高级结构中含有两个 α
－螺旋区域。以上结论为实验室研究奥利亚罗非鱼ＤＭＲＴ1基因编码蛋白的功能�为明确ＤＭＲＴ1基因与性别
调控的关系奠定了基础。
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　　ＤＭＲＴ1（ＤＭ-ｒｅｌａｔｅｄｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒ1）基因被认为是一种性别决定和性别分化基因�存在于鸡的
Ｚ染色体 ［1］�人的常染色体9ｐ24．7［2］以及鱼类的常染色体上 ［3－4］。国外有关鱼类ＤＭＲＴ基因研究工作
主要集中在青鳉 ［3�5－8］�尼罗罗非鱼 ［9］�虹鳟 ［4�10］以及河豚上 ［11－12］。罗非鱼是原产于非洲的热带鱼类�
现已成为世界性的主要养殖鱼类。罗非鱼雄性比雌性生长快40％～50％�因此提高罗非鱼的雄性率具
有重要的理论与实践意义。本研究在已获得的奥利亚罗非鱼 （Ｏｒｅｏｃｈｒｏｍｉｓａｕｒｅｕｓ）ＤＭＲＴ1氨基酸序列
的基础上�运用生物信息学方法对其蛋白质的结构和功能进行了预测和分析�为实验室研究奥利亚罗非
鱼ＤＭＲＴ1基因编码蛋白的功能�明确它们与性别调控的关系奠定了基础。
1　材料与方法
1．1　材料

ＤＭＲＴ1的氨基酸序列测定参见笔者所在实验室的研究 ［13］。
1．2　方法

按照ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｕｓ．ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ、ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｃｈ．ｅｍｂｎｅｔ．ｏｒｇ、ＤＮＡＳｔａｒ及ＮＣＢＩ上提供的核酸、蛋白
质在线工具进行分析。氨基酸组成分析利用ＤＮＡｓｔａｒ的ＥＤＩＴＳＥＱ工具；二级结构预测利用ＳＯＰＭＡ分
析工具；三级结构预测利用ＳＷＩＳＳ-ＭＯＤＥＬ和ＣＰＨｍｏｄｅｌｓ－2．0Ｓｅｒｖｅｒ工具；信号肽预测利用ｓｉｇｎａｌＰ分
析工具；跨膜结构分析利用ＴＭＰＲＥＤ；蛋白质的亲／疏水性分析利用ＤＮＡｓｔａｒ的Ｐｒｏｔｅａｎ工具；卷曲螺旋
结构利用ＣＯＩＬＳ工具；基序分析利用 ＰＲＯＳＩＴＥ工具；功能结构域分析利用 ＮＣＢＩＣＤ-Ｓｅａｒｃｈｓｅｒｖｉｃｅ工
具。
2　结果
2．1　ＤＭＲＴ1的氨基酸序列结构组成特征分析

采用ＤＮＡＳｔａｒ程序对ＤＭＲＴ1基因编码蛋白质结构进行分析�结果表明：ＤＭＲＴ1基因编码的蛋白质
由292个氨基酸组成 （图1）�分子量为31．58ｋｕ�理论等电点ｐＩ为8．04�极性氨基酸 （Ｎ�Ｃ�Ｑ�Ｓ�Ｔ�Ｙ）
占38．36％�酸性氨基酸 （Ｋ�Ｒ）占9．59％�碱性氨基酸 （Ｄ�Ｅ）占8．21％�疏水性氨基酸 （Ａ�Ｉ�Ｌ�Ｆ�Ｗ�Ｖ）
占23．28％。

图1　ＤＭＲＴ1基因的氨基酸序列
Ｆｉｇ．1　ａｍｉｎｏａｃｉｄｓｅｑｕｅｎｃｅｏｆＤＭＲＴ1ｇｅｎｅ

2．2　ＤＭＲＴ1信号肽预测
信号肽本身由氨基酸组成�通常位于蛋白Ｎ－端�由可被剪切的15～30氨基酸的前导序列组成�在
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信号肽的Ｎ－端或靠近Ｎ－端处通常有2～3个极性氨基酸�而在信号肽的中部都是一个唯一的疏水核
心或者由很多的疏水氨基酸构成。信号肽没有其它保守序列�也没有酸性基团。当被转运的蛋白质肽

图2　ＤＭＲＴ1信号肽预测
Ｆｉｇ．2　ＰｒｅｄｉｃｔｉｏｎｏｆｔｈｅｓｉｇｎａｌｐｅｐｔｉｄｅｏｆＤＭＲＴ1　　

Ｃｓｃｏｒｅ：原始剪切位点的分值；Ｓｓｃｏｒｅ：信号肽的分值；Ｙｓｃｏｒｅ：综
合剪切点的分值

链的合成在ｍＲＮＡ起始密码上启动后�首先合成一
段信号肽�它被内质网膜上的受体蛋白所识别并相
互结合�此时受体蛋白可聚合而产生膜内通道。此
外�内质网膜上核糖体受体蛋白还可与核糖体结合
形成延伸出去的通道。这样�当蛋白质肽链合成继
续进行的同时�信号肽率先经过通道进入内质网�随
后信号肽被膜内侧的信号肽酶水解掉�蛋白质再变
成成熟蛋白质 ［14］。故预测和分析信号肽有助于蛋
白质功能域的划分和蛋白质细胞定位。由图2可
知�ＤＭＲＴ1在第23、30和35氨基酸残基处存在信
号肽酶切位点的几率仅仅分别为0．585�0．055和
0．040�说明该蛋白不存在信号肽酶切位点�无信号
肽�是一种非分泌蛋白。从而可以推测ＤＭＲＴ1在细
胞质中合成并以可溶性状态保留在原处�直接作用
于胞液中可溶性的代谢物。

图3　ＤＭＲＴ1氨基酸跨膜区段的预测
Ｆｉｇ．3　Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｏｆｔｈｅｔｒａｎｓｍｅｍｅｂｒａｎｅ

ａｍｉｎｏａｃｉｄｓｅｇｍｅｎｔｏｆＤＭＲＴ1

2．3　ＤＭＲＴ1跨膜结构域的预测
　　跨膜结构域一般富含疏水性氨基酸残基�起着
固系于细胞膜中的 “抛锚 ”作用�具有跨膜结构域的
蛋白属于跨膜蛋白类。跨膜结构域的预测对正确认
识蛋白质的结构、功能与细胞定位具有重要意义。
利用Ｔｍｐｒｅｄ对 ＤＭＲＴ1跨膜域进行预测 ［15］。结果
表明 （图3）�ＤＭＲＴ1没有跨膜结构�属于非跨膜蛋
白类�说明ＤＭＲＴ1不发生跨膜运动�而是完全在细
胞内起作用。
2．4　ＤＭＲＴ1亲／疏水性分析预测

蛋白质二级和三级结构预测时必须分析蛋白质

的亲／疏水性�通过了解整条肽链中不同肽段的亲／疏水性�可以对一些膜蛋白中跨膜的肽段进行预测。
不仅可以为蛋白质次级结构提供参考�还可以为结构域和功能域的划分提供依据。在细胞质中合成的
新生肽链�有相当一部分被传送并定位到细胞内的不同细胞器上�或被分泌到细胞外�折叠为特定空间
构象的肽链�表明带有大量的亲水基团�虽然在细胞质中很容易被传送�但是不能通过脂质构成的细胞
器膜。

由图4可知�ＤＭＲＴ1在第1～58�75～87�114～123�129～150�156～206�226～236区域和265～
277区域为亲水性的�余下的少数氨基酸为疏水性的。由此可见�亲水性残基所占比例远大于疏水性残
基�因此可以推测ＤＭＲＴ1是亲水性的。

图4　ＤＭＲＴ1亲／疏水性预测分析
Ｆｉｇ．4　Ｈｙｄｒｏｐｈｉｌｉｃｉｔｙ／ｈｙｄｒｏｐｈｏｂｉｃｉｔｙａｎａｌｙｓｉｓｏｆＤＭＲＴ1
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图5　ＤＭＲＴ1基因的氨基酸序列卷曲
螺旋的预测 （不设定权重和设定权重 ）
Ｆｉｇ．5　Ｐｒｅｄｉｃｔｅｄａｍｉｎｏａｃｉｄｓｅｑｕｅｎｃｅｏｆｔｈｅ
ｗｉｎｄｅｄｈｅｌｉｘｏｆＤＭＲＴ1ｉｎＯｒｅｏｃｈｒｏｍｉｓ
ａｕｒｅｕｓ（ｎｏｔｂｙｗｅｉｇｈｔａｎｄｂｙｗｅｉｇｈｔ）

2．5　ＤＭＲＴ1卷曲螺旋结构的预测
　　活性高�易溶解的氨基酸区段易形成螺旋结构�
正确预测ＤＭＲＴ1卷曲螺旋结构可为揭示蛋白质高
级结构提供参考价值。Ｃｏｉｌｓ工具用于专一性分析
左手螺旋形成的可能性。利用 Ｃｏｉｌｓ分析工具�对
ＤＭＲＴ1基因的氨基酸序列形成卷曲螺旋的倾向性
进行预测�以 ｗｉｎｄｏｗ＝14为试验参数�按照几率 ＞
50％就可形成螺旋的规则�比较权重设定和不设定
两种情况下的分析结果一致�得出结论：ＤＭＲＴ1不
存在卷曲螺旋结构 （图5）。
2．6　ＤＭＲＴ1功能基序分析

Ｐｒｏｓｉｔｅ数据库查询结果表明：ＤＭＲＴ1可能含1
个蛋白激酶Ｃ磷酸化位点 （25～27）�5个肉豆蔻酰
化位点 （130～135�173～178�214～219�216～221�
245～250）�3个酪蛋白激酶Ⅱ磷酸化位点 （95～98�226～229�233～236）�2个Ｎ－糖基化位点 （177～
180�231～234）。提示该蛋白可能在细胞信号传导中发挥作用�它们的生物活性可能接受信号途径中多
种信号的调控；它们都含有酪蛋白激酶Ⅱ磷酸化位点�这个位点的磷酸化／去磷酸化可能是调节其活性
的方式。

图6　ＤＭＲＴ1结构域分析
Ｆｉｇ．6　ＰｒｏｔｅｉｎｄｏｍａｉｎａｎａｌｙｓｉｓｏｆＤＭＲＴ1

2．7　ＤＭＲＴ1蛋白质结构域分析
　　由图6可知�ＤＭＲＴ1含有 ＤＭ-ｄｏｍａｉｎ�而 ＤＭ-
ｄｏｍａｉｎ是果蝇的性别决定基因Ｄｏｕｂｌｅｓｅｘ（ｄｓｘ）和线
虫的性别决定基因Ｍａｂ－3所编码的蛋白质都包含
的一个新的具有ＤＮＡ结合能力的保守基序�并由此
通过相似的机制控制着性别的分化发育。因此�提
示ＤＭＲＴ1与性别调控有关。
2．8　ＤＭＲＴ1的高级结构预测
2．8．1　ＤＭＲＴ1蛋白的二级结构预测
　　由图7可以看出�ＤＭＲＴ1蛋白含有19．18％的α－螺旋�4．11％的β－转角和62．33％的无规卷曲。
2．8．2　ＤＭＲＴ1蛋白的三级结构预测

采用ＣＰＨｍｏｄｅｌｓ－2．0Ｓｅｒｖｅｒ蛋白质三级结构预测软件对ＤＭＲＴ1的三级结构进行预测 （图8）�可
以看到ＤＭＲＴ1蛋白质三级结构的基本轮廓及使其稳定的主要次级键。为了更清晰地展示ＤＭＲＴ1蛋
白的三级结构�进一步采用ＳＷＩＳＳ-ＭＯＤＥＬ对其三级结构进行预测 （图9）�可以看到ＤＭＲＴ1蛋白具有
两个α－螺旋区域。由图8、9可知�构成ＤＭＲＴ1的长短轴相差不多�基本上呈球形�属于球状蛋白�疏
水基多聚在分子的内部�而亲水基多分布在分子表面�因此说明该蛋白是亲水的�这进一步验证了
ＤＭＲＴ1亲／疏水性分析预测结果的正确性。
3　讨论

随着生命科学实验技术和生物信息学的飞速发展和完善�利用功能强大的生物分析软件�对基因和
蛋白质的结构和功能进行分析、预测�反映了未来生命科学发展的趋势。蛋白质的组成、结构决定其功
能。通过研究蛋白质序列结构特征来阐明蛋白质的功能和蛋白质细胞定位是科学的。利用核酸／蛋白
质分析软件�从分子水平对ＤＭＲＴ1氨基酸序列的结构特征进行分析�预测结果表明：ＤＭＲＴ1蛋白不含
螺旋区域�没有信号肽�是一个非跨膜的亲水性稳定蛋白�该蛋白以游离形式存在于细胞质内�不会发生
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跨膜运动；包含两个保守的功能结构域�分别行使性别调控�使ＤＮＡ形成二聚体和结合回纹结构的功
能。利用ＳＣＡＮＰｒｏｓｉｔｅ软件对该蛋白质可能的修饰位点进行分析�发现其含有多个位点可以发生磷酸化
修饰�个别位点可以发生糖基化修饰。蛋白质的磷酸化和脱磷酸化在细胞信号传导中起重要作用。磷
酸化、糖基化位点可能是ＤＭＲＴ1蛋白完成其生理功能的结构基础。特别是该蛋白质序列中有多个酪
蛋白激酶Ⅱ磷酸化位点�表明酪蛋白激酶Ⅱ （ＣＫⅡ ）对其生物功能的发挥具有重要的调节作用。

图7　ＤＭＲＴ1蛋白二级结构预测
Ｆｉｇ．7　ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｏｎｓｅｃｏｎｄａｒｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆＤＭＲＴ1

图8　ＤＭＲＴ1的三级结构 （ＣＰＨｍｏｄｅｌｓ－2．0Ｓｅｒｖｅｒ）
Ｆｉｇ．8　ＴｅｒｔｉａｒｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆＤＭＲＴ1（ＣＰＨｍｏｄｅｌｓ－2．0Ｓｅｒｖｅｒ）

图9　ＤＭＲＴ1的三级结构 （ＳＷＩＳＳ-ＭＯＤＥＬ）
Ｆｉｇ．9　ＴｅｒｔｉａｒｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆＤＭＲＴ1（ＳＷＩＳＳ-ＭＯＤＥＬ）

　　利用以上生物信息学的序列分析方法�对奥利亚罗非鱼 ＤＭＲＴ1基因进行了分析�提供了 ＤＭＲＴ1
基因功能预测信息�为其高级结构、功能研究提供了有益的指导�为系统研究奥利亚罗非鱼ＤＭＲＴ1基
因的性别调控机理提供参考。
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