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1. 研究背景

1.1 HA蛋白作

为病毒的结构

蛋白，是对病

毒进行亚型分

析的重要蛋白

之一。



1.2 该蛋白在流感病毒的侵入和致病性

方面有着重要的作用。

1.3 该蛋白裂解位点的氨基酸序列能够

大致决定该病毒的毒力。

1. 研究背景



1. 研究背景

1.4 该蛋白与细胞表面受体结合的特异

性决定了宿主的特异性。

1.5 该蛋白的迅速变异的能力是疫苗研

制过程中的瓶颈之一。



2. 研究目的

2.1 通过对HA蛋白抗原的生物信息学分

析，明白该蛋白的基本特征，了解各毒

株之间的进化关系。

2.2 对该蛋白的抗原决定位点进行分析，

对其进行验证。



3. HA蛋白抗原分析

选择1997年对养禽业和全球公共

安全卫生造成了重大影响的H5N1禽流

感病毒的一个毒株作为目标毒株，以

其为基础进行HA蛋白抗原分析。
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3.1 序列对比



3.1 序列对比

根据序列对比的结果，结合spbdv的相关氨

基酸位点分析，可以看出保守位点的氨基酸大

多位于HA蛋白的茎部，这为流感通用疫苗的研

制提供了思路。



3.1 序列对比

头部

茎部



H5N1

H5N9
H5N2

3.2 系统发育树构建



3.2 系统发育树构建
 A/goose/Yunnan/4389/2006_H5N1

 A/goose/Yunnan/4371/2006_H5N1

 A/duck/Yunnan/4873/2006_H5N1

 A/goose/Yunnan/4985/2006_H5N1

 A/duck/Yunnan/6490/2006_H5N1

 A/goose/Yunnan/6193/2006_H5N1

 A/goose/Yunnan/5141/2006_H5N1

 A/goose/Yunnan/3798/2006_H5N1

 A/duck/Jiangsu/k1203/2010_H5N8

 A/goose/Yunnan/6384/2006_H5N1

 A/goose/Yunnan/5769/2006_H5N1

 A/goose/Yunnan/5540/2006_H5N1

 A/goose/Yunnan/5979/2006_H5N1

 A/goose/Yunnan/5599/2006_H5N1

 A/duck/Yunnan/5310/2006_H5N1

 A/Goose/Guangxi/345/2005_H5N1

 A/Chicken/Shantou/4231/2003_H5N1

 A/Peking_duck/Germany/R1959/2007_H5N1

 A/Chicken/Hong_Kong/YU22/2002_H5N1

 A/Hong_Kong/212/2003_H5N1

 A/Chicken/Hong_Kong/96.1/2002_H5N1

 A/Teal/China/2978.1/2002_H5N1

 A/Chicken/Hong_Kong/FY150/2001_H5N1

 A/Chicken/Hong_Kong/715.5/2001_H5N1

 A/Chicken/Hong_Kong/YU562/2001_H5N1

 A/Silky_Chicken/Hong_Kong/SF189/2001_H5N1

 A/Duck/Hong_Kong/2986.1/2000_H5N1

 A/Silky_Chicken/Hong_Kong/YU100/2002_H5N1

 A/Guinea_fowl/Hong_Kong/38/2002_H5N1

 A/Chicken/Hong_Kong/31.2/2002_H5N1

 A/Chicken/Hong_Kong/37.4/2002_H5N1

 A/Hong_Kong/516/97_H5N1

 A/environment/Hong_Kong/156/1997_H5N1

 A/Hong_Kong/486/97_H5N1

 A/Hong_Kong/156/1997_H5N1

 A/Hong_Kong/488/97_H5N1

 A/environment/Hong_Kong/486/1997_H5N1

 A/Hong_Kong/507/97_H5N1

 A/Hong_Kong/503/97_H5N1

 A/Hong_Kong/538/97_H5N1

 A/Chicken/Hong_Kong/220/1997_H5N1

 A/chicken/Hong_Kong/786-2/1997_H5N1

 A/Hong_Kong/532/1997_H5N1

 A/Hong_Kong/483/1997_H5N1

 A/Hong_Kong/483/1997_H5N1(2)

 A/Hong_Kong/514/97_H5N1

 A/HongKong/97/98_H5N1

 A/Hong_Kong/542/97_H5N1

 A/Hong_Kong/491/97_H5N1

 A/Hong_Kong/485/1997_H5N1

 A/Hong_Kong/485/1997_H5N1(2)

 A/Hong_Kong/485/1997_H5N1(3)

 A/chicken/Hubei/wl/1997_H5N1

 A/chicken/Hubei/wj/1997_H5N1

 A/chicken/Hubei/wi/1997_H5N1

 A/chicken/Hubei/wh/1997_H5N1

 A/Goose/Guangdong/1/1996_H5N1

 A/goose/Guangdong/3/1997_H5N1

 A/avian/Italy/1485/1997_H5N1

 A/turkey/England/N50-92/1991_H5N1

 A/mallard/California/2559P/2011_H5N8

 A/avian/Colorado/456648/2006_H5N8

 A/mallard/Ohio/11OS1961/2011_H5N2

 A/duck/NY/191255-59/2002_H5N8

 A/Mallard/Ohio/556/1987_H5N9

 A/Turkey/Ontario/7732/1966_H5N9

 A/Chicken/Pennsylvania/1/1983_H5N2

 A/Chicken/Pennsylvania/1370/1983_H5N2

 A/Turkey/Ireland/1378/1983_H5N8

 A/turkey/Ireland//1983_H5N8

 A/Duck/Ireland/113/1983_H5N8(2)

 A/Duck/Ireland/113/1983_H5N8

 A/Chicken/Scotland/1959_H5N1

 A/Chicken/Scotland/1959_H5N1(2)

 A/Tern/South_Africa/1961_H5N3

 A/tern/South_Africa/1959_H5N3

 A/Tern/South_Africa/1961_H5N3(2)

100

100

99

98

98

95

83

78

78

92

63

51

100

75

99

100

87

69

52

100

70

95

58

66

56

59

95

65

83

77

90

87



3.2 系统发育树构建



3.2 系统发育树构建

云南

香港2002

香港1997

河北
广东



3.3 信号肽分析



3.3 信号肽分析

预测的信号肽序列与Uniprot中的注释序列完

全一致，说明预测准确。



3.4 跨膜区域分析



3.4 跨膜区域分析



3.4 跨膜区域分析

预测跨膜序列与实际序列存在差异



3.5 抗原位点分析

利用抗原位点分析软件进行抗

原簇的预测，并spbdv进行比较，

用以验证预测结果的准确性。



3.5.1 软件预测

利用Weblab中的Antigenic进行分析，共分
析出24处可能区域，部分结果如下：



3.5.1 软件预测

利用DNA Star中的Protean进行抗原位点、表

面位点、柔性区域进行了预测：



3.5.2 spbdv分析

PDB号：
1RD8



3.5.2 spbdv分析

PDB号：3FKU



3.5.2 spbdv分析



3.5.2 spbdv分析



3.5.2 spbdv分析



3.5.2 spbdv分析



3.5.2 spbdv分析

抗体与其相互作用的位点为53、

58-61、62、78-79、82、90-92、94、

96、271、274-276。



3.5.2 spbdv分析

PDB号：1RUZ



3.5.2 spbdv分析



3.5.2 spbdv分析

与唾液酸相互作用的氨基酸

为68-70、91-92、94、138-140、

224。



3.5.2 spbdv分析

从抗体结合位点和唾液酸的结合

位点，我们可以看出，这两者的作

用区域相似，甚至有部分重叠区。



3.5 抗原位点分析

将预测软件分析的抗原位点与

spbdv相结合，可以发现，实际结构中

的抗原位点均处于预测的区域之内，

但是预测的抗原位点数量及范围远远

超过实际的抗体结合区，说明预测软

件的精确度有待提高。
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Thank you for 

your attention!
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