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• 研究背景 

• 牛整联蛋白αvβ3系统分析 

 



背景介绍 

• 口蹄疫是由口蹄疫病毒感染引起的偶蹄动物共患的急性、
热性、接触性传染病。 

• 特点： 

• 宿主范围广:包括猪牛羊在内所有偶蹄动物都易感； 

• 发病急：潜伏期1-14天，快者十几个小时发病； 

• 传播方式多样：除接触感染外，还可通过空气源距离传播； 

• 感染途径多：依次为呼吸道、消化道、伤口、人工受精、
胚胎移植、注射治疗等； 

• 病毒变异性强； 

• 病毒致病性强：十几个TCID50就可以引起发病； 

• 病毒免疫原性弱，可以形成持续性感染。 

 



• 牛αvβ3整联蛋白 

• 现已确定有两类受体与口蹄疫病毒的感染有关，即硫
酸乙酰肝素和整联蛋白。硫酸乙酰肝素作为细胞受体
只局限于一些毒株，在介导野毒株进入培养细胞时的
作用目前还未得到证实，而整联蛋白作为启动感染的
受体已被许多研究所证实。 

• 整联蛋白是细胞表面的一种膜蛋白，由α亚基和β亚
基以非共价形式结合而成的异二聚体，其中整联蛋白
αvβ3在牛猪等易感动物的上皮细胞，为口蹄疫病毒
侵入的主要受,也是第一个被发现的口蹄疫病毒的整
联蛋白受体。目前未有牛整联蛋白三维结构模型建立。 



牛整联蛋白αv序列分析 
• 由Uniprot数据库获得整联蛋白αv序列： 

• > BOVIN alpha-V 
MAFPPRRRLRLGPRGLPLLLSGLLLPLCRAFNLDVESPAEYSGPEGSYFGFAVDFFVPSASSRMF
LLVGAPKANTTQPGIVEGGQVLKCDWSSHRRCQPIEFDATGNRDYAKDDPLEFKSHQWFGASVRS
KQDKILACAPLYHWRTEMKQEREPVGTCFLQDGTKTVEYAPCRSKNIDADGQGFCQGGFSIDFTK
ADRVLLGGPGSFYWQGQLISDQVAEIVSKYDPKVYSIKYNNQLATRTAQAIFDDSYLGYSVAVGD
FNGDGIDDFVSGVPRAARTLGMVYIYDGKNMSSLHNFTGEQMAAYFGFSVAATDINGDDYADVFI
GAPLFMDRGSDGKLQEVGQVSVSLQKASGDFQTIKLNGFEVFARFGSAIAPLGDLDQDGFNDIAI
AAPYGGEDKKGIVYIFNGRPTGLNAVPSQILEGKWAARSMPPSFGYSMKGATDIDKNGYPDLIVG
AFGVDRAVLYRARPVITVNAGLEVYPSILNQENKTCPLPGTDLKVSCFNVRFCLKADGKGALPTK
LDFQVELLLDKLKQKGAIRRALFLHNRSPGHSKNMTISRGGQMQCEELIAYLRDESEFRDKLTPI
TIFMEYWLDYRTAADATGLQPILNQFTPANVSRQAHILLDCGEDNVCKPKLEVSVDSDQKKIYIG
DDNPLTLIVKAQNQGEGAYEAELIVSIPLQADFIGVVRNSEALARLSCAFKTENQTRQVVCDLGN
PMKAGTQLLAGLRFSVHQQSEMDTSVKFDLQIQSSNLFDKVSPVVSYKVDLAVLAAVEIRGVSSP
DHIFLPIPNWKYKENPETEEDVGPVVQHIYELRNNGPSSFSKAMLHLQWPYKYNNNTLLYILQYD
IDGPMNCTSDMEINPLRIKISNSQTSEKNDTVGGQGDRNHLITKRDLTLNEGDVHTLGCGIAECL
KIVCQVGRLDRGKSAILYVRSLLWTETFMNKENQNHSYSLKSSASFNVIEFPYKNLPIEDIFNST
LVTTNVTWGIQPAPMPVPVWVIILAVLAGLLLLAVLVFVMYRMGFFKRVRPPQEEQEREQLQPHE
NGEGNSET 



利用Tmap分析跨膜区 



利用TMHHM分析跨膜区 

跨膜序列为994-1016为VWVIILAVLAGLLLLAVLVFVMY 



得知有一个跨膜序列在1000左右。跨膜序列VWVIILAVLAGLLLLAVLVFVMY 



用Expasy分析跨膜区994-1016为
VWVIILAVLAGLLLLAVLVFVMY 

 

疏水性越强越有可能
是跨膜区。氨基酸V、
L都是疏水性极强的氨

基酸。所以这段为跨
膜区。 



SOPMA软件分析二级结构 



使用Blast分析 



使用needle对牛整联蛋白αv序列与人的整联
蛋白αv序列进行比对 



MEGA软件进行比对 









用MEGA分析与系统发育树建立 



使用Swiss Model软件构建整联蛋白αv三维结构 







牛整联蛋白β3序列分析 

• 从Uniprot获得牛整联蛋白β3序列： 

• >BOVIN Integrin beta 
MRARRLWAAVLVVGALAGVGVGGPNICATRGVSSCQQCLAVSPTCAWCSDEALPP
GSPRCNLKENLLKDNCHPESIEFPISEARILEARPLSDKGTGDSSQITQVSPQRI
ALRLRPDDSKIFSVQVRQVEDYPVDIYYLMDLSYSMKDDLRNIQNLGTKLASQMR
KLTSNLRIGFGAFVDKPVSPYMYISPPEAIRNPCYDMKATCLPMFGYKHVLTLTD
QVTRFNEEVKKQSVSRNRDAPEGGFDAIMQATVCDEKIGWRNDASHLLVFTTDAK
THIALDGRLAGIVQPNDGQCHVGSDNHYSASTTMDYPSLGLMTEKLSQKNINLIF
AVTESVVNLYQNYSELIPGTTVGVLSTDSSNVLQLIVDAYGKIRSKVELEVRDLP
EELSLSFNATCLNNEVIPGLKSCVGLKIGDTVSFSIEAKVRGCPQKKEKSFTIKP
VGFKDSLTVQVTFDCDCACQAEAEPFSHRCNNGNGTFECGVCRCGPGWLGSQCEC
SEEDYRPSQQDECSPREGQPICSQRGECLCGQCVCHSSDFGKITGKYCECDDFSC
VRYKGEMCSGHGQCSCGDCLCDSDWTGYYCNCTTRTDTCMSSNGLLCSGRGKCEC
GSCVCIQPGSYGDTCEKCPTCPDACTFKKECVECKKFNRGALNEENTCNRYCRDE
IEPVKELKDTGKDAVNCTYKNEDDCVVRFQYYEDSSGKSILYVVEEPECPKGPDI
LVVLLSVMGAILLIGLATLLIWKLLITIHDRKEFAKFEEERARAKWDTANNPLYK
EATSTFTNITYRGT 



使用Expasy分析序列的螺旋和折叠 





利用Tmap分析跨膜区 



利用TMHHM分析跨膜区 



用Expasy分析跨膜区第一个21-43位
VGGPNICATRGVSSCQQCLAVSP 

疏水性不是很强 



第二个跨膜区732-754位 

LVVLLSVMGAILLIGLATLLIW 

具有强疏水性，为跨
膜区的可能性大 



提取牛整联蛋白β3序列用Blast做同源性比

对分析 



使用needle对牛整联蛋白β3序列与人的整联
蛋白β3序列进行比对 



MEGA软件进行比对 







MEGA分析并建立系统发育树 



使用Swiss Model软件构建整联蛋白β3三维结构 



 4EGF-like domain 

β-tail domain 

Hybrid domain 

βA-domain 







未活化状态 激活状态  
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