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４株新城疫病毒 Ｆ蛋白和 ＨＮ蛋白的计算机
模建与表面抗原分析

胡思科１，２，席瑞珍１，任　涛１，廖　明１

（１华南农业大学 兽医学院，广东 广州 ５１０６４２；２河南理工大学 资源环境学院，河南 焦作 ４５４０００）

摘要：选取新城疫病毒（Ｎｅｗｃａｓｔｌｅｄｉｓｅａｓｅｖｉｒｕｓ，ＮＤＶ）广东分离毒ＧＭ株（强毒株）和ＪＭ株（弱毒株）以及疫苗毒Ｌａ
Ｓｏｔａ株和标准强毒Ｆ４８Ｅ９株，对其融合蛋白（Ｆ）和神经氨酸酶（ＨＮ）的编码基因序列进行分析，并利用ＩｎｓｉｇｈｔＩＩ软
件包（Ｖｅｒｓｉｏｎ２０００）进行Ｆ蛋白和ＨＮ蛋白Ｃ端蛋白单体的空间结构模建．结果显示，４个ＮＤＶ毒株Ｆ蛋白单体分
子的空间结构极为相似，大致分为３部分，即头部、茎部和柄部．其中头部结构主要由一些折叠股组成，茎部和柄部
主要由螺旋结构组成．比较各毒株Ｆ蛋白表面蛋白溶剂可及表面积（ＡＳＡ）后发现，该蛋白有５个线性 Ｂ细胞表位
和８个比较保守的抗原决定簇位点，蛋白头部残基的空间位置随毒株的不同而变异较大．ＧＭ株与 Ｆ４８Ｅ９株存在
３６个氨基酸残基的差异，ＪＭ株和ＬａＳｏｔａ株存在２０个氨基酸残基的差异．研究结果还表明，４个ＮＤＶ毒株的ＨＮ蛋
白Ｃ端空间结构较保守，由多个折叠股和４段螺旋结构组成，其抗原决定簇位点也高度保守，只有４个氨基酸残基
存在差异．
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　　 新城疫（Ｎｅｗｃａｓｔｌｅｄｉｓｅａｓｅ，ＮＤ）又称为亚洲鸡
瘟或伪鸡瘟，是由新城疫病毒（Ｎｅｗｃａｓｔｌｅｄｉｓｅａｓｅｖｉ
ｒｕｓ，ＮＤＶ）引起鸡／鸽或其他禽类的一种高度接触性
传染病，发病率和死亡率均很高，是危害我国养禽业

生产的最严重疾病之一［１２］．自１９２６年发现 ＮＤＶ以
来，ＮＤＶ已确定９个 Ｉ类和１０个 ＩＩ类病毒基因型．
全球范围内不断出现的 ＮＤＶ新型毒株及现有 ＮＤＶ
低毒株或高毒株中基因组序列的变化表明，该病毒

在不断进化［３］．Ｈｕ等［４］对山东省种鸭养殖场分离到

的ＮＤＶ进行相似性分析，结果表明这些分离株在核
酸水平上与Ｉ系在 ｆ基因可变区有１９％ ～９９％的
变异，与 ＩＩ系则有 ３８５％ ～４１２％的变异．Ｃｈｏｉ
等［５］和Ｌｅｅ等［６］对韩国的活禽市场健康鸡和鸭进

行ＮＤＶ毒株监测，系统发育分析显示这些活禽体内
分离的ＮＤＶ属于多种不同的基因型．

目前，防治 ＮＤ的主要方法仍为接种弱毒疫苗，
其中以ＬａＳｏｔａ和Ｃｌｏｎｅ３０等弱毒疫苗最为常用，但由
于ＮＤＶ毒株众多，毒力差别较大，给ＮＤ的防控带来
极大困难［７８］．研究结果表明，构成 ＮＤＶ囊膜表面的
大小纤突为Ｆ蛋白和ＨＮ蛋白，２种蛋白在机体免疫
应答和致病过程中发挥着极其重要的作用．ＨＮ蛋白
在病毒侵染过程中起识别受体的作用，而 Ｆ蛋白则
参与病毒与宿主细胞及宿主细胞间融合过程，２种蛋
白均为 ＮＤＶ的保护性抗原［９１０］．因此，对 Ｆ蛋白和
ＨＮ蛋白进行抗原变异研究，对了解和把握ＮＤＶ的变
异规律具有重要意义．本研究在对分离自广东省的２
株ＮＤＶ野毒ＧＭ株（强毒株）和ＪＭ株（弱毒株）以及
ＮＤＶ疫苗毒株ＬａＳｏｔａ和标准强毒株Ｆ４８Ｅ９的ｆ和ｈｎ
基因进行克隆与序列测定的基础上［１１］，进一步采用计

算机同源模建的方法对这４个 ＮＤＶ毒株的 Ｆ蛋白
（氨基酸残基３３～１０５位和１７１～４５４位）与ＨＮ蛋白
Ｃ端的空间结构进行模建．通过计算机图形学及分子
模拟手段，计算４个ＮＤＶ毒株的Ｆ蛋白与ＨＮ蛋白的
单体的表面蛋白溶剂可及表面积（Ｓｏｌｖｅｎｔａｃｃｅｓｓｉｂｌｅ
ｓｕｒｆａｃｅａｒｅａ，ＡＳＡ），并根据ＡＳＡ预测Ｆ蛋白与ＨＮ蛋
白的表面抗原位置的分布和各毒株之间抗原差异性．

１　材料与方法
１．１　ＮＤＶ的Ｆ蛋白和 ＨＮ蛋白的编码基因序列和

推导氨基酸序列

　　ＧＭ株、ＪＭ株、ＬａＳｏｔａ株及 Ｆ４８Ｅ９株 Ｆ蛋白和
ＨＮ蛋白的编码基因序列和推导氨基酸序列，参见席
瑞珍［１１］．
１．２　ＮＤ毒株Ｆ蛋白的三维结构模建

采用ＩｎｓｉｇｈｔＩＩ软件包（Ｖｅｒｓｉｏｎ２０００）的 ＭＯＤＥＬ
ＥＲ程序进行同源模建．所有计算工作均使用了ＢＩＯ
ＳＹＭ／ＭＳＩ分子模拟系统．所用的计算机是 ＳＧＩＩｎｄｉ
ｇｏ２ＩＭＰＡＣＴ１００００图形工作站．

为了准确地模建 ＧＭ株、ＪＭ株、ＬａＳｏｔａ株及
Ｆ４８Ｅ９株 Ｆ蛋白的空间结构，笔者选取了蛋白质结
构数据库中ＮＤＶＦ蛋白（ＰＤＢ编号为１Ｇ５Ｇ，分辨率
为３３０?）作为模建的模板．这个结构由７３个氨基
酸和２８４个氨基酸残基的２个片段组成，它们分别
对应Ｆ蛋白的Ｆ２肽段（３３～１０５位氨基酸）和 Ｆ１肽
段，各毒株相同肽段氨基酸序列相似性分别达到

９４％和９７％．
１．３　ＮＤ毒株ＨＮ蛋白Ｃ端空间结构的模建

利用ＭＯＤＥＬＥＲ程序和同源模建技术，模建 ＧＭ
株、ＪＭ株、ＬａＳｏｔａ株及Ｆ４８Ｅ９株ＨＮ蛋白Ｃ端氨基酸
残基的空间结构．选取蛋白质结构数据库中 ＮＤＶ
ＨＮ蛋白Ｃ端 （片段为头部区域，残基为１２４～５７７
位氨基酸，ＰＤＢ编号为１ＵＳＸ，分辨率为２７０?）为参
考蛋白，参考蛋白与待模建的 ＧＭ株、ＪＭ株、ＬａＳｏｔａ
株及Ｆ４８Ｅ９株 ＨＮ蛋白的氨基酸序列高度保守，相
似性达到９６％，可保证模建ＨＮ结构的精确性．
１．４　Ｆ蛋白和ＨＮ蛋白空间结构比较以及蛋白单体

的ＡＳＡ分析
　　对ＧＭ株、ＪＭ株、ＬａＳｏｔａ株及Ｆ４８Ｅ９株Ｆ蛋白和
ＨＮ蛋白进行叠加计算 α碳原子和主链原子的均平
方根偏差（ＲＭＳ），以探求其空间结构的差异，同时通
过计算４个ＮＤＶ毒株Ｆ蛋白和ＨＮ蛋白的单体ＡＳＡ
来预测表面抗原位置的分布．
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２　结果

２．１　Ｆ蛋白与ＨＮ蛋白三维结构特征

图１、图 ２分别为 ＧＭ株、ＪＭ株、ＬａＳｏｔａ株及
Ｆ４８Ｅ９株 Ｆ蛋白模建空间结构．从立体空间构象来
看，Ｆ蛋白的空间结构大致分为２部分，头部和茎部．
头部结构主要由一些折叠股组成，茎部主要由一长

一短２段螺旋结构组成．４个毒株的ＨＮ蛋白Ｃ端空
间构象相同，主要由多个折叠股和４段螺旋结构组
成（圆柱状代表螺旋，条带状代表折叠股）（图３）．

２．２　Ｆ蛋白和ＨＮ蛋白空间结构比较

对这４个毒株Ｆ蛋白的空间结构进行叠和比较
分析后可发现，其分子空间结构变化不大．相对而
言，头部是整个 Ｆ蛋白中分子结构变化最大的部分
（图４）．

对这４个毒株ＨＮ蛋白的空间三级结构进行叠
和比较分析后可发现，其分子空间结构几乎完全重

叠，呈现高度保守的特点（图５）．

图１　ＧＭ株与Ｆ４８Ｅ９株Ｆ蛋白分子三维空间结构的模建
Ｆｉｇ．１　ＭｏｄｅｌｏｆｔｈｒｅｅｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆＦｐｒｏｔｅｉｎｍｏｎｏ

ｍｅｒｆｒｏｍＧＭｓｔｒａｉｎａｎｄＦ４８Ｅ９ｓｔｒａｉｎ

图２　ＪＭ株与ＬａＳｏｔａ株Ｆ蛋白分子三维空间结构的模建
Ｆｉｇ．２　ＭｏｄｅｌｏｆｔｈｒｅｅｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆＦｐｒｏｔｅｉｎｍｏｎｏ

ｍｅｒｆｒｏｍＪＭｓｔｒａｉｎａｎｄＬａＳｏｔａｓｔｒａｉｎ

图３　ＨＮ蛋白分子三维空间结构的模建
Ｆｉｇ．３　ＭｏｄｅｌｏｆｔｈｒｅｅｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆＮＤＶＨＮｐｒｏｔｅｉｎ

ｍｏｎｏｍｅｒ

图４　ＧＭ株、ＪＭ株、ＬａＳｏｔａ株及Ｆ４８Ｅ９株Ｆ蛋白分子三维空
间结构的叠和

Ｆｉｇ．４　ＳｕｐｅｒｉｍｐｏｓｅｍｏｄｅｌｏｆｔｈｒｅｅｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆＦ
ｐｒｏｔｅｉｎｍｏｎｏｍｅｒｆｒｏｍ ＧＭ ｓｔｒａｉｎ，Ｆ４８Ｅ９ｓｔｒａｉｎ，ＪＭ
ｓｔｒａｉｎａｎｄＬａＳｏｔａｓｔｒａｉｎ

图５　ＧＭ株、ＪＭ株、ＬａＳｏｔａ株及Ｆ４８Ｅ９株 ＨＮ蛋白分子三维
空间结构的叠和

Ｆｉｇ．５　ＳｕｐｅｒｉｍｐｏｓｅｍｏｄｅｌｏｆｔｈｒｅｅｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆＨＮ
ｐｒｏｔｅｉｎｍｏｎｏｍｅｒｆｒｏｍ ＧＭ ｓｔｒａｉｎ，Ｆ４８Ｅ９ｓｔｒａｉｎ，ＪＭ
ｓｔｒａｉｎａｎｄＬａＳｏｔａｓｔｒａｉｎ

９８　第１期 　　　　　胡思科等：４株新城疫病毒Ｆ蛋白和ＨＮ蛋白的计算机模建与表面抗原分析 　　　



２．３　Ｆ蛋白分子表面抗原位点的空间结构比较
ＡＳＡ综合分析表明，Ｆ蛋白具有５个线性 Ｂ细

胞表位肽段，分别为Ｐ１：６８～７５位氨基酸；Ｐ２：１００～
１０５位氨基酸；Ｐ３：１７１～１８３位氨基酸；Ｐ４：３７５～
３８０位氨基酸；Ｐ５：４３８～４５４位氨基酸．其中 Ｐ１、Ｐ２
位于Ｆ２亚单位，Ｐ３、Ｐ４位于Ｆｌ亚单位，Ｐ５则位于 Ｆｌ
亚单位七肽重复序列ＨＲ２区含有的一段跨膜区上．

Ｆ蛋白主要功能区的抗原位点及十几个半胱氨
酸位点高度保守．除了５个线性 Ｂ细胞表位肽，ＧＭ
株、ＪＭ株、ＬａＳｏｔａ株及 Ｆ４８Ｅ９株４个 ＮＤＶ毒株的 Ｆ
蛋白上至少还有 ８个抗原决定簇位点（７２、７４、７５、
７８、７９、１７１、３４３和３８８），这些位点是比较保守的．第
７２位和第３４３位２个位点分别位于Ｆ蛋白的主要抗
原决定簇区域，即Ｆ２亚单位主要疏水区和Ｆｌ亚单位
Ｃ末端富含半胱氨酸区，这２个位点围绕形成融合诱
导区，参与膜融合过程，其中任何一个位点的改变都

将引起Ｆ蛋白空间结构的变化，并对 Ｆ蛋白的功能
产生直接影响．

研究结果表明，４株 ＮＤＶ的 Ｆ蛋白３３～１０５位
氨基酸片段中，７２和８４～８９位之间的氨基酸序列高
度保守，其中第７２位的氨基酸残基对 Ｆ蛋白抗原决
定簇的空间折叠有重要作用．而 Ｆ１蛋白处于头部的

氨基酸片段变异较大，这也是引起 Ｆ１抗原差异的主
要原因．

通过抗原表位的分布以及对蛋白抗原表位残基

的溶剂可及表面的溶剂可及面积和可及分数进行比

较分析发现，ＧＭ株和Ｆ４８Ｅ９株、ＪＭ株和ＬａＳｏｔａ株、
ＧＭ株和 ＬａＳｏｔａ株存在差异较大氨基酸残基分别有
３６、２０和３９个（表１～表３）．
２．４　ＨＮ蛋白分子表面抗原位点的空间结构比较

对ＨＮ蛋白分子表面抗原位点研究后发现，ＨＮ
蛋白表面抗原位点主要集中在 ２６３、２８７、３２１、３３２、
３３３、３４５、３４７、３５０、３５３、４７２、４７９、４７８、５１３、５１４、５２１、
５６９、４０１～４４３区域．

对ＧＭ株和Ｆ４８Ｅ９株ＨＮ蛋白的ＡＳＡ和可及分
数进行比较发现，它们之间只有４个氨基酸残基差
异较大，分别为２５６位（ＧＬＹ／ＧＬＵ），２６６位 （ＡＬＡ／
ＩＬＥ），２９３位（ＬＹＳ／ＧＬＹ），４９５位（ＧＬＵ ／ＬＹＳ）
（表４）．

对ＪＭ株与ＬａＳｏｔａ株 ＨＮ蛋白的 ＡＳＡ和可及分
数进行比较发现，它们之间只有４个氨基酸残基差
异较大，分别为２１８位（ＡＲＧ／ＧＬＹ），２６９位 （ＳＥＲ／
ＡＲＧ），２９３位（ＧＬＵ／ＧＬＹ），４９５位（ＬＹＳ／ＶＡＬ）
（表５）．

表１　Ｆ４８Ｅ９株与ＧＭ株Ｆ蛋白的溶剂可及表面积（ＡＳＡ）差异显著的残基

Ｔａｂ．１　ＮｏｔａｂｌｅｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｒｅｓｉｄｕｅｓｏｆＡＳＡａｎｄｆｒａｃｔｉｏｎｏｆＦｐｒｏｔｅｉｎｂｅｔｗｅｅｎＦ４８Ｅ９ａｎｄＧＭ ｓｔｒａｉｎ

Ｆ４８Ｅ９株 ＧＭ株

位置 ＡＳＡ／?２
可及

分数
位置 ＡＳＡ／?２

可及

分数

Ｆ４８Ｅ９株 ＧＭ株

位置 ＡＳＡ／?２
可及

分数
位置 ＡＳＡ／?２

可及

分数

ＩＬＥ＿３５０ １３４．２７２ ０．７０３ ＩＬＥ＿３５０ ６３．２ ０．３３２

ＧＬＹ＿２９３ ５５．８５１ ０．６８５ ＧＬＹ＿２９３ ２８．９８ ０．３７７

ＧＬＹ＿２５４ ６１．０２９ ０．６３９ ＧＬＹ＿２５４ ３１．３９３ ０．３４５

ＩＬＥ＿４０７ １１６．９０３ ０．６５４ ＩＬＥ＿４０７ ７１．５１５ ０．３８５

ＰＲＯ＿３６ １１７．６３１ ０．７１２ ＰＲＯ＿３６ ７８．３０５ ０．４６９

ＩＬＥ＿２３５ １５８．４６０ ０．７８８ ＩＬＥ＿２３５ １１１．０９１ ０．５６１

ＩＬＥ＿４３２ ９８．００７ ０．５５７ ＩＬＥ＿４３２ ５６．５１ ０．３４１

ＡＬＡ＿４０２ ７５．５２５ ０．６５５ ＴＨＲ＿４０２ ６５．４０７ ０．４４７

ＭＥＴ＿３７１ １１９．４２４ ０．５９５ ＭＥＴ＿３７１ ８０．９６４ ０．３８８

ＡＬＡ＿７５ ８５．９２７ ０．７２４ ＡＬＡ＿７５ ６１．７３７ ０．５１８

ＬＥＵ＿９１ １１９．５７８ ０．５９９ ＬＥＵ＿９１ ７５．９５３ ０．３９６

ＡＳＮ＿２４５ １０８．１４８ ０．６３１ ＡＳＮ＿２４５ ６７．５１５ ０．４４０

ＧＬＹ＿３６５ ８３．８６９ ０．８３６ ＧＬＹ＿３６５ ６７．８６４ ０．６４９

ＧＬＹ＿２４４ ６５．３８１ ０．６４４ ＧＬＹ＿２４４ ４６．０５３ ０．４７０

ＡＳＮ＿１８７ ９９．８７０ ０．５５７ ＡＳＮ＿１８７ ６９．４８４ ０．３８９

ＡＳＮ＿２５７ １１９．６３３ ０．６８７ ＡＳＮ＿２５７ ８６．１１２ ０．５２１

ＴＨＲ＿３１１ ９９．２６９ ０．５８３ ＴＨＲ＿３１１ ６５．４１２ ０．４２１

ＬＹＳ＿３７４ １２０．９０４ ０．５８７ ＬＹＳ＿３７４ ９８．８８８ ０．４３７

ＴＨＲ＿３１０ １１８．４５３ ０．６７６ ＴＨＲ＿３１０ １４２．１８４ ０．８２７

ＬＹＳ＿２０１ １２１．０４０ ０．５２９ ＬＹＳ＿２０１ １７２．７０１ ０．６８９

ＬＹＳ＿４４６ １６０．５４７ ０．７０１ ＬＹＳ＿４４６ １９３．７２５ ０．８７４

ＧＬＵ＿３４０ ７９．１８９ ０．４３０ ＧＬＵ＿３４０ １０４．６７３ ０．６１２

ＳＥＲ＿４３７ ５３．７５２ ０．４００ ＡＳＮ＿４３７ ９２．０２９ ０．５８９

ＡＬＡ＿３９ ４７．６７５ ０．３５６ ＡＬＡ＿３９ ７５．２２９ ０．５４５

ＡＳＮ＿２９４ ５１．２４９ ０．３３０ ＡＳＮ＿２９４ ８２．８９２ ０．５２３

ＡＳＮ＿６８ １０２．７００ ０．５８５ ＡＳＮ＿６８ １４２．４７２ ０．７７９

ＴＨＲ＿３８５ ５７．８７０ ０．３９４ ＡＬＡ＿３８５ ６２．５６２ ０．５９１

ＰＨＥ＿３１４ ９６．３０３ ０．４３７ ＴＹＲ＿３１４ １５２．９９１ ０．６３５

ＳＥＲ＿３３６ ７２．０３２ ０．５４３ ＳＥＲ＿３３６ ９８．４６７ ０．７４８

ＡＳＰ＿１９８ ６３．４０８ ０．３６３ ＡＳＰ＿１９８ ９３．９９５ ０．５９０

ＧＬＮ＿１８３ ７５．６６１ ０．３６２ ＧＬＮ＿１８３ １１６．５６６ ０．６０２

ＳＥＲ＿６０ ５２．６０７ ０．４０１ ＳＥＲ＿６０ ８６．７９７ ０．６６３

ＶＡＬ＿１７９ １４６．４７８ ０．５１１ ＶＡＬ＿１７９ １９８．９１１ ０．７８６

ＳＥＲ＿４０９ ５５．３８６ ０．４３５ ＳＥＲ＿４０９ ９８．５０９ ０．７３１

ＡＲＧ＿１００ ９５．６２２ ０．４１７ ＡＲＧ＿１００ １７４．１１７ ０．７３２

ＡＳＰ＿３４２ ７２．４１８ ０．４１６ ＡＳＰ＿３４２ １２６．０９１ ０．７３２
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表２　ＪＭ株与ＬａＳｏｔａ株Ｆ蛋白的溶剂可及表面积（ＡＳＡ）差异显著的残基
Ｔａｂ．２　ＮｏｔａｂｌｅｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｒｅｓｉｄｕｅｓｏｆＡＳＡａｎｄｆｒａｃｔｉｏｎｏｆＦｐｒｏｔｅｉｎｂｅｔｗｅｅｎＪＭ ａｎｄＬａＳｏｔａｓｔｒａｉｎ

ＪＭ株 ＬａＳｏｔａ株

位置 ＡＳＡ／?２
可及

分数
位置 ＡＳＡ／?２

可及

分数

ＪＭ株 ＬａＳｏｔａ株

位置 ＡＳＡ／?２
可及

分数
位置 ＡＳＡ／?２

可及

分数

ＳＥＲ＿２６１ ８８．０５８ ０．６４４ ＳＥＲ＿２６１ ５６．１２５ ０．４０２

ＳＥＲ＿２６５ ７６．６１４ ０．５６６ ＧＬＹ＿２６５ ３３．１２６ ０．３４４

ＡＲＧ＿４２１ １６２．１８０ ０．６５４ ＬＹＳ＿４２１ ８９．５６７ ０．４３８

ＳＥＲ＿６０ ８５．３５０ ０．６７２ ＳＥＲ＿６０ ５９．３３９ ０．４６０

ＴＨＲ＿５８ １００．８５０ ０．６４２ ＴＨＲ＿５８ ６４．７３１ ０．４３４

ＧＬＹ＿１８０ ６４．８４８ ０．６８４ ＧＬＹ＿１８０ ４６．２６５ ０．４８８

ＶＡＬ＿１７９ １４６．０９５ ０．６８５ ＶＡＬ＿１７９ １１８．６０８ ０．５０４

ＶＡＬ＿３２９ ８５．１８８ ０．５１９ ＶＡＬ＿３２９ ５６．１８０ ０．３４３

ＧＬＵ＿１９６ ９０．８６９ ０．４９０ ＧＬＵ＿１９６ ５８．９３９ ０．３２１

ＰＨＥ＿３１４ １２１．９００ ０．５５２ ＰＨＥ＿３１４ ８４．２７８ ０．３９０

ＬＥＵ＿３４３ １１４．７６１ ０．５６４ ＬＥＵ＿３４３ ８３．３６９ ０．４０７

ＧＬＵ＿８２ ８９．６３７ ０．４９６ ＡＳＰ＿８２ ５３．０８７ ０．３４４

ＡＳＰ＿３３ ７０．７９６ ０．３３２ ＡＳＰ＿３３ １０２．９３６ ０．４８３

ＧＬＵ＿１０４ １２２．６８６ ０．６６８ ＧＬＵ＿１０４ １４４．２８４ ０．８３８

ＬＥＵ＿２３０ １２２．１９０ ０．６０７ ＬＥＵ＿２３０ １４８．６２０ ０．７８１

ＧＬＹ＿３１３ ３９．９７３ ０．３５９ ＧＬＹ＿３１３ ５５．９９９ ０．５３６

ＡＳＮ＿２５７ １１７．５８８ ０．６４８ ＡＳＮ＿２５７ １４１．５２６ ０．８２６

ＳＥＲ＿２７８ ５８．７４０ ０．４２６ ＳＥＲ＿２７８ ８７．６４９ ０．６３５

ＬＥＵ＿４１８ ８６．８９１ ０．４５１ ＬＥＵ＿４１８ １２６．４５２ ０．６６２

ＳＥＲ＿３２８ ９５．３４３ ０．６３６ ＳＥＲ＿３２８ １３１．５８７ ０．８７６

表３　ＧＭ株与ＬａＳｏｔａ株Ｆ蛋白的溶剂可及表面积（ＡＳＡ）差异显著的残基
Ｔａｂ．３　ＮｏｔａｂｌｅｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｒｅｓｉｄｕｅｓｏｆＡＳＡａｎｄｆｒａｃｔｉｏｎｏｆＦｐｒｏｔｅｉｎｂｅｔｗｅｅｎＧＭ ａｎｄＬａＳｏｔａｓｔｒａｉｎ

ＧＭ株 ＬａＳｏｔａ株

位置 ＡＳＡ／?２
可及

分数
位置 ＡＳＡ／?２

可及

分数

ＧＭ株 ＬａＳｏｔａ株

位置 ＡＳＡ／?２
可及

分数
位置 ＡＳＡ／?２

可及

分数

ＧＬＹ＿２６７ ５８．４３３ ０．６３７ ＧＬＹ＿２６７ ２８．１１５ ０．３１３

ＬＥＵ＿３４３ １４３．４５５ ０．７１１ ＬＥＵ＿３４３ ８３．３６９ ０．４０７

ＶＡＬ＿１７９ １９８．９１１ ０．７８６ ＶＡＬ＿１７９ １１８．６０８ ０．５０４

ＶＡＬ＿３２９ ９８．５９９ ０．６１９ ＶＡＬ＿３２９ ５６．１８ ０．３４３

ＳＥＲ＿２６１ ９０．３９４ ０．６６７ ＳＥＲ＿２６１ ５６．１２５ ０．４０２

ＴＹＲ＿３１４ １５２．９９１ ０．６３５ ＰＨＥ＿３１４ ８４．２７８ ０．３９０

ＧＬＮ＿１８３ １１６．５６６ ０．６０２ ＧＬＮ＿１８３ ７２．８８９ ０．３６３

ＧＬＵ＿４１４ １１０．４５２ ０．５３９ ＧＬＵ＿４１４ ５７．２４７ ０．３０１

ＰＲＯ＿７０ １４０．６６２ ０．８５１ ＰＲＯ＿７０ ９１．４１３ ０．６２３

ＧＬＹ＿２６５ ５３．１３８ ０．５６６ ＧＬＹ＿２６５ ３３．１２６ ０．３４４

ＡＬＡ＿３９ ７５．２２９ ０．５４５ ＡＬＡ＿３９ ４３．８４６ ０．３２６

ＡＳＮ＿２９６ １２６．０３３ ０．７４５ ＡＳＮ＿２９６ ８６．３０７ ０．５３３

ＡＲＧ＿１００ １７４．１１７ ０．７３２ ＡＲＧ＿１００１２４．８４２ ０．５２１

ＡＳＰ＿４３０ １１９．７１１ ０．７３４ ＧＬＹ＿４３０ ５０．９０３ ０．５２５

ＳＥＲ＿６０ ８６．７９７ ０．６６３ ＳＥＲ＿６０ ５９．３３９ ０．４６０

ＭＥＴ＿６９ １１０．３４９ ０．５８７ ＬＥＵ＿６９ ７５．７９２ ０．３９１

ＡＬＡ＿３８５ ６２．５６２ ０．５９１ ＴＨＲ＿３８５ ６０．４５１ ０．４０９

ＬＹＳ＿２５２ １３１．２３６ ０．６０７ ＬＹＳ＿２５２ ８０．９７６ ０．４２８

ＡＬＡ＿３７８ １１９．８４０ ０．９６６ ＡＬＡ＿３７８ ９８．４７６ ０．７８８

ＧＬＹ＿２４３ ６９．９７０ ０．７６２ ＧＬＹ＿２４３ ５０．７８９ ０．６１１

ＶＡＬ＿３２６ ８１．４３９ ０．５３５ ＶＡＬ＿３２６ ５８．８２７ ０．３８４

ＧＬＵ＿８２ ８４．１５７ ０．４９４ ＡＳＰ＿８２ ５３．０８７ ０．３４４

ＴＹＲ＿４１２１６９．９３６ ０．７２９ ＴＹＲ＿４１２ ２１１．２２９ ０．８８０

ＳＥＲ＿３７３ ４６．９２１ ０．３４２ ＳＥＲ＿３７３ ６６．５０３ ０．４９４

ＬＥＵ＿４１８ ９０．４１３ ０．５１０ ＬＥＵ＿４１８ １２６．４５２ ０．６６２

ＬＥＵ＿２９５ ５９．５７８ ０．３１９ ＬＥＵ＿２９５ ８３．６１６ ０．４７２

ＳＥＲ＿３６４ ３８．４９３ ０．３１４ ＳＥＲ＿３６４ ５８．７４８ ０．４７２

ＡＬＡ＿７５ ６１．７３７ ０．５１８ ＡＬＡ＿７５ ８１．５５５ ０．６７６

ＩＬＥ＿４０７ ７１．５１５ ０．３８５ ＩＬＥ＿４０７ ９８．３９３ ０．５４４

ＬＹＳ＿３８７ １４９．９３４ ０．６６５ ＬＹＳ＿３８７ １８６．２１１ ０．８３３

ＡＳＮ＿２４０ ７４．２９１ ０．４１７ ＡＳＮ＿２４０ ８９．３４７ ０．５８７

ＡＳＰ＿２４７ ９３．１６５ ０．５２８ ＡＳＰ＿２４７ １２６．５６９ ０．７１６

ＬＹＳ＿１８１ １８０．８４２ ０．６５３ ＬＹＳ＿１８１ ２０９．７４２ ０．８４２

ＡＳＮ＿１９２ ５８．１７５ ０．３３７ ＬＹＳ＿１９２ １１８．１８６ ０．５６５

ＳＥＲ＿２７８ ５２．８０７ ０．３９８ ＳＥＲ＿２７８ ８７．６４９ ０．６３５

ＧＬＹ＿１０４ ６１．１２８ ０．６００ ＧＬＵ＿１０４ １４４．２８４ ０．８３８

ＬＥＵ＿２３０ ９９．６１５ ０．５１０ ＬＥＵ＿２３０ １４８．６２０ ０．７８１

ＳＥＲ＿３２８ ７５．８１０ ０．５７２ ＳＥＲ＿３２８ １３１．５８７ ０．８７６

ＡＳＮ＿２５７ ８６．１１２ ０．５２１ ＡＳＮ＿２５７ １４１．５２６ ０．８２６
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表４　Ｆ４８Ｅ９株与ＧＭ株ＨＮ蛋白的溶剂可及表面积（ＡＳＡ）
差异显著的残基

Ｔａｂ．４　ＮｏｔａｂｌｅｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｒｅｓｉｄｕｅｓｏｆＡＳＡａｎｄｆｒａｃｔｉｏｎｏｆ
ＨＮｐｒｏｔｅｉｎｂｅｔｗｅｅｎＦ４８Ｅ９ａｎｄＧＭ ｓｔｒａｉｎ

Ｆ４８Ｅ９株 ＧＭ株

位置 ＡＳＡ／?２
可及

分数
位置 ＡＳＡ／?２

可及

分数

ＬＹＳ＿４９５ １５０．２８４ ０．７１８ ＧＬＵ＿４９５ ８０．２３３ ０．４３５
ＩＬＥ＿２６６ １１３．７４１ ０．６９０ ＡＬＡ＿２６６ ５０．５９８ ０．５１７
ＧＬＵ＿２５６ ７４．６２１ ０．４５５ ＧＬＹ＿２５６ ４４．０１０ ０．６１４
ＧＬＹ＿２９３ ３３．９２５ ０．３７２ ＬＹＳ＿２９３１２２．０７０ ０．６２８

表５　ＪＭ株与ＬａＳｏｔａ株ＨＮ蛋白的溶剂可及表面积（ＡＳＡ）
差异显著的残基

Ｔａｂ．５　ＮｏｔａｂｌｅｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｒｅｓｉｄｕｅｓｏｆＡＳＡａｎｄｆｒａｃｔｉｏｎｏｆ
ＨＮｐｒｏｔｅｉｎｂｅｔｗｅｅｎＪＭ ａｎｄＬａＳｏｔａｓｔｒａｉｎ

ＪＭ株 ＬａＳｏｔａ株

位置 ＡＳＡ／?２
可及

分数
位置 ＡＳＡ／?２

可及

分数

ＡＲＧ＿２１８ １３４．３８２ ０．６１１ ＧＬＹ＿２１８ ２３．７２７ ０．３１１
ＧＬＵ＿２９３ １０８．３８２ ０．５８２ ＧＬＹ＿２９３ ３３．１５５ ０．３６６
ＬＹＳ＿４９５ １４９．９８８ ０．７１７ ＶＡＬ＿４９５ ８２．１４７ ０．５１２
ＳＥＲ＿２６９ ４０．９７１ ０．３３６ ＡＲＧ＿２６９１２２．９９８ ０．５２５

３　讨论
疏水相互作用在维系蛋白质聚集体结构稳定方

面占有重要的地位．蛋白质与蛋白质间的疏水相互
作用通常与接触表面的非极性基团的分布密切相

关．抗原－抗体复合物的形成总是倾向于把疏水残
基埋藏在分子的内部．通过考察蛋白与蛋白质接触
界面的非极性基团的平均分布以及用半经验方法计

算抗原－抗体之间疏水自由能可定量地评估疏水相
互作用对抗原－抗体复合物形成过程的贡献．
　　ＡＳＡ的计算采用了 Ｌｅｅ等［１２］对分子表面的定

义，其分子探针半径为１．４ｎｍ．本文采用计算机同源
模建的方法先后模建了 ＧＭ株、ＪＭ株、ＬａＳｏｔａ株及
Ｆ４８Ｅ９株等４个ＮＤＶ毒株的 Ｆ蛋白（残基３３～１０５
位氨基酸和残基１７１～４５４位氨基酸）和 ＨＮ蛋白 Ｃ
端空间结构，并利用已有的试验数据，结合模建的结

构进行了结构功能的分析，通过计算机图形学及分

子模拟手段，计算４个 ＮＤＶ毒株的 Ｆ蛋白与 ＨＮ蛋
白的单体的 ＡＳＡ，并根据 ＡＳＡ预测 Ｆ蛋白与 ＨＮ蛋
白的表面抗原位置的分布以及各毒株之间 Ｆ蛋白和
ＨＮ蛋白的抗原差异性．

通过蛋白三级结构分析可以看出．传统疫苗毒
株ＬａＳｏｔａ与ＮＤＶ野毒株ＧＭ和ＪＭ株在Ｆ蛋白的表
面抗原上存在着较大的差别，标准强毒株 Ｆ４８Ｅ９与
ＮＤＶ野毒株ＧＭ和ＪＭ株在 Ｆ蛋白的表面抗原上也
存在着较大的差别，这有可能导致各毒株的抗原性

和毒力等生物学特性发生改变．
我国现在普遍使用的 ＮＤＶ疫苗毒株包括 Ｉ系

（Ｍａｋｔｅｓｕａｒ）、ＩＨＹＵＵＵＩ系（ＢＩ）和 ＩＶ系（ＬａＳｏｔａ），它
们与目前国内流行的基因 ＶＩＩ型毒株在基因序列特
征方面有明显的差异．从本研究结果也可以看出，疫
苗毒ＬａＳｏｔａ株与ＧＭ、ＪＭ等分离株的三级结构有明
显差异．因为抗原决定簇位点氨基酸残基的改变有
可能导致抗原性发生改变，所以使用常规疫苗未必

能完全保护不同基因型新城疫病毒的攻击，但这需

要更多的动物试验数据来证明．
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