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fC31整合和删除机制：Int亚
基中控制插入的用灰
色圆圈表示，控制删
除的用三角形表示，
Int亚基用于预测研
究蛋白的构想改变，
Int和RDF的亚基仍然
不清楚，黑线和红线
代表了宿主和噬菌体
基因组DNA。 

来自于链霉菌噬菌体fC31的丝氨酸整合蛋白Int可用
于调节噬菌体基因组在寄主染色体中的插入和删
除。 
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• fC31表达早期蛋白gp3（RDF家族成员），当有

gp3存在时，整合酶能催化切离反应，当没有
gp3时，整合酶只能催化整合反应。 

• 有文章表明整合酶的方向性由一个预测的卷曲螺
旋结构控制的，我们猜想gp3中存在卷曲螺旋结
构。 

• fC31 gp3的功能特点类似于进化上无关的噬菌体
Bxb1的gp47，通过文献查阅表明，这两种RDF
在趋同进化方面具有相似性。 
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     预测55-

70,140-150，
180-195,200-
220位之间有
alpha螺旋。 
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• 预测40-50,75-
80,155-
165,220-240
位之间有 beta
折叠 
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用Expasy中的coils软件预测卷曲螺旋 

 

 

 

 

 

     分析在220-
240位之间可能
有一个卷曲螺旋。 
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用Weblab中的pepcoil预测卷曲螺旋 

 

 

 

 

• 结果显示没有
卷曲螺旋 
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用 SMART分析gp3的保守区 

 
 
 
 
 

• 在
201-
212之
间有个
低复杂
区域 
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Blast 
用gp3的氨基酸序列检索蛋白质库结果 
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用gp3核苷酸序列检索蛋白质库结果： 
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对gp47所在的蛋白质家族的检索 

进行比对发现他们保守性很强。 
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对gp3及Blast出的序列以及gp47蛋白质家族序列构建进化树 
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由于用GP3以及在Blast中得到的两条序列进
行同源建模，但是都没有得到结果，而有关
文献报告噬菌体Bxbi中的gp47和链球菌属噬
菌体gp3蛋白功能 一样，属于有趋同进化关
系的两个蛋白，所以我们下面以gp47进行同
源建模看看能否有预想的卷曲螺旋结构。 



LOGO 

用Swiss-model同源建模 

 
 
 
 
 

• 用GP47同源
建模，得出两
个结果，其中
model1是4-
98位氨基酸，
model2的是
4-236位，故
以model2为
模板。 



LOGO 

16 

 

 

 

 

 分析有4个
alpha螺旋，
14个beta
折叠，没
有卷曲螺
旋。 
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gp3氨基酸序列： 

>tr|Q9T216|Q9T216_BPPHC Gp3  

MAKRSIWAGDEDNKPKKRETYADDTVGRFHSGYSETNERGKVVPVALDKWRIST

GEQSVADAVAQLFGGTPVENEESTSENFIDVFTDRPKSPWIIEADGIHWDMKLWL

NGKLKHHCDGFDFVSHADEEMIGQPCGCPKLFDERKAAAKEYDAPNPAITVTFTL

ADDPELGRFKFQTGSWTLFKVLHEAEDDVERVGKGGAVLANLELELVEYTPKRG

PMRNKLVSYYKPTITVLKSYNDAIAD 

gp47氨基酸序列： 

>tr|Q9B074|Q9B074_BPMB1 Gp47 

MTQRIVFLPDTQLPFEARKEMQAVIRFIGDVQPYGVVHIGDVLDLPQPSRWNRGT

KGEFEGSVYRDADYAKKNLMEPLRKVYDGWIGMHEGNHDLRAREYLAKNAPAL

EGTHAFDIDVLLDFDGFGVELLPDFYDIAPGWISTHGHMGKMTLSQIAGSTALNG

AKKFGKSVVCGHTHRQAVVSHSFGYGGSVRKTVTGMEVGHLMDMKKANYLKG

GAGNWQMGFGMLTVDGKHVKAEIVPILGGKFTVDGQVWEV 
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gp3核苷酸序列 

 
• >gi|40807285:23098-23832 Streptomyces phage phiC31, 

complete genome 
• ATGGCGAAGCGTTCGATCTGGGCCGGAGACGAAGACAACAAGC

CGAAGAAGCGTGAGACGTACGCCGACGACACCGTTGGGCGTTTC
CACTCCGGCTACAGCGAGACGAATGAGCGGGGCAAGGTCGTTC
CCGTCGCGCTCGACAAGTGGCGTATCTCGACCGGCGAACAGTCC
GTTGCGGACGCTGTGGCTCAGCTCTTCGGCGGCACCCCGGTTGA
GAACGAAGAGAGCACGTCTGAGAACTTCATCGACGTGTTCACCG
ACCGGCCGAAGTCCCCGTGGATCATTGAGGCTGACGGTATCCAC
TGGGATATGAAGCTTTGGCTGAACGGCAAGCTGAAGCACCACTG
CGACGGCTTTGACTTCGTGTCGCACGCCGACGAAGAGATGATCG
GTCAGCCGTGCGGGTGCCCGAAGCTCTTCGATGAGCGGAAGGC
AGCGGCGAAGGAGTACGACGCGCCGAACCCGGCAATCACCGTG
ACCTTCACGCTCGCCGACGACCCGGAGCTTGGCCGCTTCAAGTT
CCAGACCGGTTCTTGGACGCTCTTCAAGGTTCTGCACGAAGCCG
AAGACGACGTTGAGCGCGTCGGCAAGGGTGGCGCTGTGCTCGC
CAATCTCGAACTTGAGCTTGTGGAGTACACGCCGAAGCGTGGCC
CGATGCGGAACAAGCTTGTGAGCTACTACAAGCCGACCATCACG
GTTCTGAAGTCGTACAACGACGCGATTGCCGACTAG 
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gp47核苷酸序列： 

• >gi|12657854:36020-36787 Mycobacterium phage Bxb1, complete 
genome 

• TCAGACTTCCCAGACCTGGCCGTCAACGGTGAACTTGCCTCCCAGGATCG
GGACGATCTCAGCCTTGACATGCTTGCCGTCGACCGTGAGCATCCCGAA
GCCCATCTGCCAGTTCCCGGCTCCGCCCTTTAGATAGTTGGCCTTCTTCAT
GTCCATCAGGTGCCCGACTTCCATGCCGGTGACGGTCTTGCGCACCGAG
CCGCCGTACCCGAACGAGTGCGAGACGACAGCCTGCCGGTGCGTGTGG
CCGCAGACCACGGACTTGCCGAACTTCTTGGCACCGTTGAGCGCTGTCG
ATCCGGCGATCTGGGATAGCGTCATCTTGCCCATGTGCCCGTGAGTGGA
GATCCAGCCCGGAGCGATGTCGTAGAAGTCAGGCAGCAGCTCCACACCG
AACCCGTCGAAGTCGAGCAGCACGTCGATGTCGAAAGCGTGCGTACCCT
CCAGGGCCGGTGCGTTCTTGGCCAGGTACTCGCGGGCTCGCAGATCGTG
GTTGCCCTCGTGCATCCCGATCCAGCCGTCGTAGACCTTGCGCAGCGGCT
CCATCAGGTTCTTCTTGGCGTAGTCCGCGTCGCGGTACACCGAGCCCTCG
AACTCGCCCTTGGTTCCCCGGTTCCAGCGCGAGGGCTGCGGCAGGTCTA
GGACGTCACCGATATGTACCACGCCGTACGGCTGGACATCCCCGATGAA
GCGGATGACCGCTTGCATCTCTTTGCGCGCCTCGAAAGGCAACTGAGTAT
CGGGTAGAAAGACGATACGCTGAGTCAT 
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gp3和gp47氨基酸以及核苷酸的比对结果 

氨基酸比对结果： 

核苷酸比对结果： 
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gp3和gp47氨基酸以及核苷酸的比对结果 

氨基酸比对结果： 

核苷酸比对结果： 
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Gp47                                      Gp3 

空间位阻比较 
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Gp47                                      Gp3 

分子质量比较 
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Gp47                                      Gp3 

平均柔性性比较 
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Gp47                                      Gp3 

alpha螺旋比较 
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Gp47                                      Gp3 

极性比较 
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Gp47                                      Gp3 

beta折叠的比较 
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对gp3氨基酸结构的分析我们可以预测gp3中含有201-212位有
一个低复杂区，没有很强有力的证据证明含有卷曲螺旋。 

对gp3以及与它同源的三级结构的预测失败了，但对qp47的是三
级结构预测得到了结果，想可以借助gp47的结构对qp3的结构进
行预测。 

对gp3和gp47进行的比对结果显示尽管两者的功能相似，但不论
是在氨基酸序列、核酸序列、还是氨基酸结构性质的分析比较，
差别显著，应该通过其他思路或方法对gp3进行预测。 

 

结论 
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