
文章编号:1001-411X(2000)03-0075-03

新城疫病毒中国株 F48E9融合蛋白基因序列分析
陈金顶 , 廖　明 , 辛朝安

(华南农业大学动物医学系 , 广东 广州 510642)

摘要:该研究经全自动序列测定 , 获得了新城疫病毒中国株 F48E9 融合蛋白(F)基因 1 838bp 的 cDNA 核苷酸序列 ,

并推导出编码 549个残基的氨基酸序列.序列分析表明 , 该序列中有 6 个潜在的糖基化位点 , 13 个半胱氨酸残基 ,

裂解位点区氨基酸序列为Arg-Arg-Gln-Arg-Arg-Phe.同源性分析表明 ,新城疫病毒中国株F48E9 融合蛋白(F)氨基酸

序列与国外发表的其他新城疫病毒株 F蛋白相比 ,同源性在 96.17%～ 92.16 %之间.
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　　新城疫(newcastle disease , ND)是一种在鸡群中

具有高度传染性的病毒性传染病 ,能感染鸽 、火鸡 、
野禽和观赏鸟等多种鸟类.新城疫病毒(newcastle

disease virus ,NDV)为 Ⅰ型禽副粘病毒的原型病毒 ,该

病毒的基因组为无节段的负链单股 RNA ,分别编码
NP 、P、M 、F 、HN和 L[ 1 ,2] 6种结构蛋白.其中融合蛋

白(fusion protein ,F)位于病毒脂质囊膜上形成纤突 ,
与病毒毒力的形成有关 ,它通常以非活性前体(F0)

形式存在 ,需经宿主细胞的蛋白水解酶裂解为 F1 和

F2两个片段后 ,才能使病毒获得感染性
[ 3～ 5].由于不

同毒力的毒株 F基因的序列存在差异 ,使得毒株的 F

蛋白非活性前体(F0)被细胞的蛋白水解酶裂解后所
表现的毒力强弱不同.目前国外已分离出致病性不

同的NDV毒株达数十种之多 ,已对NDV分子结构与

NDV致病性关系进行了深入研究 ,国内有关 NDV分

子生物学方面的研究起步较晚 ,为了揭示不同的致

病性毒株在分子结构上的差异 ,笔者对新城疫病毒

中国株F48E9的 F 基因核苷酸序列进行测定 ,并对核
苷酸序列进行分析 ,为了解新城疫病毒的致病作用

及免疫防制研究打下基础.

1　材料与方法

1.1　病毒

新城疫病毒中国株 F48E9 购自中国兽药监察所.
1.2　F基因的分子克隆

　　新城疫病毒中国株 F48E9 基因组 RNA的提取 ,F

基因的 RT-PCR扩增 、克隆 、转化及阳性重组质粒的
筛选和鉴定 ,另见报道.

1.3　F基因的核苷酸序列测定及序列分析

　　利用ABI 377型全自动测序仪 ,读取中国株F48E9

的F基因 cDNA核苷酸序列.应用 DNASIS(version 3.0)

软件和 GENEPRO(version 6.10 ),由 F 基因核苷酸序

列推导出相应的氨基酸序列 ,与查自 GenBank 的国

外NDV Australia-Victoria 、Miyadera、Beaudette C 、La Sota

株的 F基因相应氨基酸序列进行同源性比较分析.

2　结果与讨论

通过序列测定获得了 NDV 中国株 F48E9的 F 基

因1 838bp cDNA核苷酸序列 ,推导出含 549 个氨基

酸序列的蛋白多肽.该氨基酸序列中有 6个可能的

糖基化位点 ,即 Asn-X-Ser/Thr(N-X-S/T)结构(图 1),
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△半胱氨酸残基位置;方框内为潜在糖基化位点;箭头指示裂解位

点 ,横线上为裂解位点区　△Cysteine residues;f ramed potential glycosy-

lation sites;arrow point to cleavage site;underlined cleavage area

图1　 中国株 F48E9 融合蛋白(F)基因核苷酸序列和推导的

氨基酸序列

Fig.1　Nucleotide sequence and deduced amino acid sequence of

Fusion protein of NDV Chinese strain F48E9

其中 1个位于F2 亚单位 ,其他 5个位于 F1 亚单位 ,

数目和位置相对比较保守[ 5] ,这使 F 蛋白合成后经

过修饰 、糖基化后成为成熟的具有功能的糖蛋白成

为可能.

　　半胱氨酸残基(Cys)在蛋白的一级结构中参与

形成链内和链间二硫键 ,与蛋白质立体构型的维持

有关.NDV中国株 F48 E9 的 F 蛋白氨基酸序列中有

13个半胱氨酸残基(Cys),与国外 NDV Australia-Vic-

toria和 Miyadera株的数目和位置完全相同 ,其中大部

分Cys分布在 F1 亚单位内 ,这对于维持NDV F 蛋白

特有的结构框架具有重要意义[ 6].

第 1行为 F48E9 株序列;第 2行为 Australia-Victoria 株序列;第 3行为

Miyadera株序列;第 4行为 Beaudette C株序列;第 5行为 La Sota 株序

列;图中-表示相同的氨基酸 Row 1 Chinese F48E9 strain sequence;Row

2 Aust ralia-Victoria strain sequence;Row 3 Miyadera strain sequence;Row 4

Beaudette strain sequence;Row 5 La Sota st rain sequence;-represent identi-

cal amino acid

图2　NDV 中国株F48E9 与国外毒株融合蛋白(F)氨基酸序列

比较

Fig.2　Comparison of fusion protein amino acid sequences between

NDV Chinese strain F48E9 and some foreign strains

　　F 蛋白被裂解为 F1和 F2 2个亚单位后 ,才能使

病毒具有感染活性 ,而 F 蛋白裂解位点区域的氨基

酸组成和排列顺序是 NDV致病力的分子基础.有研

究表明 ,NDN强毒株的 F 蛋白裂解位点在谷氨酰胺

残基两侧各有一对碱性氨基酸 ,而弱毒株的裂解位

点在谷氨酰胺两侧只有 1 对碱性氨基酸[ 5 ,7 ,8].NDV

中国株 F48E9的 F 蛋白裂解位点区域氨基酸组成和

排列顺序为 Arg-Arg-Gln-Arg-Arg-Phe(图 1),在谷氨酰
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胺残基两侧各有 1对碱性氨基酸 Arg-Arg ,与国外其

他NDV强毒株裂解位点区域的氨基酸组成与序列相

同 ,具有强毒株特异性序列 ,这与其致病性相一致.

NDV中国株F48E9与其它 NDV毒株氨基酸序列

的比较(图 2)表明 ,F 蛋白氨基酸残基的变异主要发

生在N末端(4 ～ 24位),而其他部位也有变异 ,但缺

乏明显的规律性 ,这与文献报道的相符
[ 5 ,8]

.

将NDV 中国株 F48E9的 F 基因 cDNA 核苷酸序

列推导出的氨基酸序列与国外已发表的NDV的相应

序列比较(图 2),结果表明 , NDV 中国株 F48 E9 与

Australia-Victoria(嗜内脏强毒)、Miyadera(嗜内脏强

毒)、Beaudette C(中等毒力)和 La Sota 株(低毒力)的

氨基酸序列同源性分别为在 96.17%、94.17%、

92.53%和 92.16%, 其中与强毒株 Australia-Victoria

(嗜内脏强毒)的同源性最高(96.17%),与 La Sota 株

(低毒力)的同源性最低(92.16%).

NDV中国株 F48E9的 F基因的序列测定 ,为了解

F 蛋白的结构和功能 ,进行 NDV的分子流行病学调

查及防制打下了基础.
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Sequence Analysis of Fusion Protein Gene of the Chinese

Strain F48E9 of Newcastle Disease Virus

CHEN Jin-ding , LIAO Ming , XIN Chao-an
(Dept.of Vet.Med., South China Agric.Univ., Guangzhou 510642 , China)

Abstract:The nucleotide sequence of the cDNA consisting of 1 838 bp which encoded the fusion(F)protein of the Chi-

nese strain F48E9 of newcastle disease virus(NDV)was obtained by fully automatic sequencing technique , and the encoded

549 amino acid polypeptide sequence deduced.Sequence analysis showed that there were 6 potential glycosylation sites

and 13 cysteine residues in the amino acid sequence , and that the amino acid sequence of the cleavage site region was

Arg-Arg-Gln-Arg-Arg-Phe.The deduced amino acid sequence of the fusion(F)protein of the Chinese strain F48E9 of NDV

was compared with published sequences of other NDV strains , and the homology was found to be 96.17%～ 92.16%.
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