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背景知识 

          干扰素（interferon，IFN）是一组具有

多功能活性的细胞因子，具有抗病毒、抗
肿瘤和免疫调节等作用。其种类主要包括
IFN-α，IFN-β和IFN-γ，许多干扰素制剂已
被广泛的应用到临床上。 



背景知识 

           近年来禽干扰素的研究逐渐受到重视，
目前为止在禽类中只发现了IFN-α和IFN-γ。

鸭的病毒性疾病如鸭瘟、病毒性肝炎等，
对养鸭业危害严重，干扰素对这些疾病有
一定的治疗作用，这也是对鸭干扰素研究
的意义所在。 
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核酸序列分析       

   利用RT-PCR方法，克隆出的樱桃谷肉鸭
IFN-α的基因编码区测序结果为 

 
编码区序
列长
576bp 

 



核酸序列分析           ---密码子使用 

• 用WebLab中cusp(v6.0.1) 软件分析樱桃谷肉鸭IFN-

α编码区的密码子使用： 

  

http://weblab.cbi.pku.edu.cn/program.inputForm.do?program=cusp%28v6.0.1%29


核酸序列分析              ---读码框 
• 用WebLab 中plotorf(v6.0.1)软件预测该序列可能的读码框，

只有反义链读码结构完整  

 

六种可能
的读码框
中只有第
一种反义
链读码框
完整。 

http://weblab.cbi.pku.edu.cn/program.inputForm.do?program=plotorf%28v6.0.1%29


核酸序列分析 
• 用showorf(v6.0.1) 软件分析该反义链的序列特征 

 

可以看出，
其编码区除
终止密码子
外共编码了
191个氨基
酸。 

http://weblab.cbi.pku.edu.cn/program.inputForm.do?program=showorf%28v6.0.1%29


核酸序列分析           ---限制位点分析 

 

• 用restrict(v6.0.1)软件分析该基因序列中的限

制性核酸内切酶位点，分别把限制位点的
长度限制为4、6、和8 bp时，其中限制位点
的个数则为1021个、226个、67个。我们对

这个基因序列进行操作时要考虑这些限制
位点，以防止破坏读码框。  

http://weblab.cbi.pku.edu.cn/program.inputForm.do?program=restrict%28v6.0.1%29


核酸序列分析         ---核酸序列进化树 

大体上分为
两大枝，一
枝为禽类，
另一枝为哺
乳类动物，
樱桃谷肉鸭
与鹅、雁的
亲缘关系较
近，与鸡的
亲缘关系相
对次之。 
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蛋白序列分析             ---理化性质 

利用WebLab中pepstats(v6.0.1) 和ExPASY网站ProtParam软件
分析该干扰素的理化性质 

氨基酸数目: 191 

分子式为C965H1475N291O261S10  

分子量: 21，649.7Da                              等电点: 8.58  

http://weblab.cbi.pku.edu.cn/program.inputForm.do?program=pepstats%28v6.0.1%29


蛋白序列分析 
• 利用pepwindow(v6.0.1) 软件对干扰素进行疏水性亲水性分

析 

 

大部分序列
的亲水性得
分较低，只
有第20氨基

酸附近的序
列具有亲水
性。 

http://weblab.cbi.pku.edu.cn/program.inputForm.do?program=pepwindow%28v6.0.1%29


蛋白序列分析 
利用ProtScale对其进行柔性刚性分析 

 

 

  有5个柔性

较大的区域，
可能是高级
结构中的不
规则卷曲部
分。 



蛋白序列分析               ---二级机构 

利用ProtScale软件进行α螺旋预测 

 有5个明显
的α螺旋区

域，这与
同源建模
结果一致。 



蛋白序列分析 
β转角预测 

有四个可能
的β转角区
域。 



蛋白序列分析 

β折叠预测 

存在三个可能的
可能的β折叠区

域，但后面同源
建模预测的结果
中并不存在β折

叠，这也提示我
们生物信息学软
件只是用来进行
预测，我们需要
结合多种软件进
行综合分析，而
不能偏信某一个
软件的分析结果。 



利用WebLab中garnier软件进行二级
结构预测，与ExPASY网站结果大致
相同。 



蛋白序列分析              ---进化树 

    在蛋白水平上樱桃
谷肉鸭的IFN-α与

鼠、人等动物的亲
缘关系较近，而与
鸡、雁的亲缘关系
较远。这说明由于
密码子的简并性，
使得核酸序列分析
结果不同于氨基酸
序列的分析结果。 

 



                                          ---核酸序列进化树 



蛋白序列分析 
利用swiss-model网站进行建模 
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