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Abstract
AIM: To clone and identify a new gene p7TP2 
transregulated by hepatitis C virus p7 protein, 
and construct its recombinant eukaryotic 
expression vector to explore its function and 
structure.

METHODS: p7TP2 gene was amplified by re-
verse chain polymerase chain reaction (RT-
PCR) using HepG2 cDNA as template and 
inserted into the vector pGEM-T by TA clon-
ing. Recombinant eukaryotic expression vector 
(pcDNATM3.1/myc-His A-p7TP2) was then con-
structed by subcloning technique which were 

all confirmed by restriction enzyme digestion 
analysis and sequencing. Bioinformatic meth-
ods were used to analyze its possible physical 
and chemical characters, structure, function and 
chromosome location.

RESULTS: p7TP2 gene was successfully ampli-
fied by RT-PCR, consisting of 495 nucleotides 
and coding a protein of 164 amino acid residues. 
After searching in GenBank, we found the new 
gene had no significant homology with the 
known genes. The DNA fragment was inserted 
into the vector pGEM-T by TA cloning, and the 
recombinant eukaryotic expression vector (pcD-
NATM3.1/myc-His A-p7TP2) was then construct-
ed and confirmed correct after restriction en-
zyme digestion analysis and sequencing. Bioin-
formatic analysis showed that the new gene was 
located at chromosome 8q24.3 with Mr17 146.5 
and theoretical pI 9.26. The estimated half-life 
period was 30 h (mammalian reticulocytes, in 
vitro). The protein was unstable with a high 
aliphatic index, consisting of 3 helix regions, 4 
strand regions, 4 protein kinase C phosphoryla-
tion sites, 1 casein kinase Ⅱ phosphorylation site 
and 5 N-myristoylation sites. It was predicted 
that the new protein may be globular, but not as 
compact as a domain, containing signal peptide 
and two transmembrane regions.

CONCLUSION: A new gene is recognized as the 
new target transregulated by HCV p7 protein, 
and its recombinant eukaryotic expression vec-
tor (pcDNATM3.1/myc-His A-p7TP2) is success-
fully constructed.
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摘要
目的: 克隆HCV p7蛋白反式调节未知功能新
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■背景资料
丙型病毒性肝炎
是由丙型肝炎病
毒 (HCV)感染引
起的世界性传染
病 .  全 世 界 约 有
1.7亿HCV感染者
是HIV-1感染者的
5倍, 但目前还没
有特效的治疗技
术和方法 ,  HCV 
p7是一个小的疏
水 性 多 蛋 白 ,  编
码基因位于结构
蛋白和非结构蛋
白 之 间 ,  可 在 黑
脂质膜中形成六
聚体阳离子通道, 
推测其功能与病
毒离子孔道蛋白
(viroporin)类似 , 
可使细胞内膜结
构不稳定化, 以利
于成熟的病毒颗
粒释放, p7对病毒
复制并不是关键
的, 但对感染性病
毒的产生是必不
可少的.

®



基因p7TP2, 构建其真核表达载体, 并应用生
物信息学初步探讨其结构及功能. 

方法:  应用P C R技术从H e p G2细胞提取的
cDNA扩增p7TP2基因, 选用pGEM-T载体进
行TA克隆, 通过PCR, 限制性酶切分析及测
序进行鉴定, 再将其亚克隆到真核表达载体
pcDNATM3.1/myc-His A, 通过PCR, 限制酶切
分析进行鉴定, 并应用生物信息学初步分析其
物理化学性质、蛋白质结构域、功能及染色
体定位. 

结果: 成功从HepG2细胞提取的cDNA中扩增
出p7TP2基因, 编码区为495核苷酸(nt), 编码
产物为164氨基酸残基(aa), 经核苷酸序列数
据库(GenBank)同源序列的搜寻, 与已知基因
序列和蛋白序列之间没有显著同源性, 属于
未知功能新基因, 并成功进行TA克隆, 酶切、

测序均正确, 并进一步亚克隆至pcDNATM3.1/
myc-His A真核表达载体, 生物信息学分析此
基因位于8q24.3, M r17 146.5, 理论pI: 9.26, 半
衰期为30 h(体外哺乳类网状细胞), 属于不稳
定蛋白, 疏水指数较高, 含有潜在的三个螺旋
区域, 四个β折叠, 四个蛋白激酶C磷酸化位点, 
一个酪蛋白激酶Ⅱ磷酸化位点, 5个N-肉豆蔻
酰位点, 预测可能为具有不紧密的球蛋白结
构, 具有信号肽及两个跨膜结构域.

结论: 发现了HCV p7反式调节新的靶基因, 
构建了pcDNATM3.1/myc-His A真核表达载体.

关键词: HCV p7蛋白; 反式调节基因; 克隆化; 生物

信息学分析
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0  引言

丙型病毒性肝炎是由丙型肝炎病毒(HCV)感染

引起的世界性传染病[1-6]. 全世界约有1.7亿HCV
感染者, 是HIV感染者的5倍. HCV感染后约70%
转化为慢性并与肝硬化肝衰竭和肝癌的发生密

切相关. HCV的基因组含有一个长的开放阅读

框架(ORF), 编码一个约3 010个氨基酸残基(aa)
组成的多蛋白, 该多蛋白被细胞和病毒蛋白酶

切割产生至少10个病毒基因产物[7]. p7是由HCV
基因组2 580-2 768核苷酸(nt)之间的基因编码的

由63个aa组成的一个小蛋白, 关于其功能研究较
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少. 为了研究p7蛋白对于宿主细胞基因的上调、

下调作用, 郭江 et al应用基因表达谱芯片技术研

究p7蛋白对于宿主细胞基因的上调、下调作用, 
同时进行了系统的筛选研究, 发现并鉴定了一系

列p7蛋白反式调节的靶基因, 其中包括一些未知

功能的新基因. 为探讨其生物学功能及其作用, 
我们构建其真核表达载体, 并对其生物学功能进

行预测分析, 为今后更加广泛深入地研究新基因

的生物学功能打下基础, 并为研究HCV p7的反

式调节作用、丙型肝炎发病机制创造了条件. 

1  材料和方法

1.1 材料 肝母细胞瘤细胞系HepG2及感受态大

肠杆菌DH5α为本室保存, Taq酶(鼎国生物), T4 
DNA连接酶、pGEM-T, IPTG及X-α-gal购于

Promega公司, 玻璃奶回收试剂盒购自博大泰克

公司, 引物合成及DNA序列测定均由Invitrogen
公司完成, Eco RⅠ, Bam HⅠ购自TaKaRa生物公

司, pcDNATM3.1/myc-His A由北大人民医院魏来

教授惠赠.
1.2 方法 郭江  e t  a l 利用基因芯片技术构建

HCV p7蛋白反式调节基因, 挑选克隆测序, 与
GenBank数据库进行初步比较, 发现一个新基

因, 根据基因起始密码子的Kozak规则和终止密

码子下游保守的多聚腺苷酸信号序列, 电子拼接

推定该基因的开放读码框架获得相应的全长编

码基因, 将该未知功能基因命名为p7TP2, 发现

其开放读码框长495 bp,  编码164个氨基酸残基. 
根据p7T P2的全长编码基因 ,  设计2条引

物, 有义链引物5'-GAA TTC CA ATG GTG GAG 
GTG CCC AGG-3', 引入Eco RⅠ酶切位点, 反义

链引物5'-GGA TCC CAT GAC GAC CAG GCC 
CAG-3', 引入Bam HⅠ酶切位点, 提取HepG2细
胞的总RNA, 进行反转录, 以反转录产物cDNA
为模板进行PCR, PCR参数如下: 95℃ 5 min预
变性, 94℃ 30 s变性, 72℃ 1 min退火及延伸, 
共35个循环, 72℃延伸10 min. 将PCR产物在

10 g/L琼脂糖凝胶中电泳, 切取目的片段, 玻璃

奶法回收PCR产物, 与pGEM-T载体连接, 转化

DH5α感受态细菌, 在含氨苄青霉素的LB/X-gal/
IPTG培养板上, 37℃培养12-16 h. 挑取阳性菌

落, 增菌. 提取质粒进行限制性酶切分析鉴定, 
选择经鉴定的克隆送测序. 挑取上述白色菌落

扩大培养, 碱裂解法提取质粒, 选择酶切鉴定

阳性克隆, 并回收纯化目的p7TP2片段, 同时将

pcDNATM3.1/myc-His A真核表达载体进行Eco R

www.wjgnet.com

■研发前沿
对p7蛋白的生物
学功能有所研究, 
但其反式调节机
制尚不是很明确. 
p7TP2是利用基
因芯片技术筛选
得到的p7蛋白反
式调节的靶基因, 
其结构和功能的
研究均未有报道. 
对其进一步的研
究期望能在HCV
的发病机制方面
有所突破.



Ⅰ, Bam HⅠ双酶切反应并回收纯化, 以T4连接

酶构建pcDNATM3.1/myc-His A-p7TP2重组载体, 
按上述方法常规转化感受态细菌, 提取质粒, 作
Eco RⅠ, Bam HⅠ双酶切鉴定. 

将该基因与N C B I进行B L A S T N比对分

析, 确定其染色体定位, 应用Pro tPa ram工具

(www.expasy.ch/tools/protparam.html)对p7TP2
蛋白质一级结构的生物信息学预测 ,  包括蛋

白质的相对分子量、理论p I值、消光系数、

半衰期、不稳定系数以及总平均亲水性等 , 
应用nnpredict(www.cmpharm.ucsf.edu/-nomi/
nnpredict.html)预测氨基酸序列中各个氨基酸对

应的二级结构的程序. 应用PredictProtein(www.
embl-heidelberg.de/predictprotein/predictprotein.
html)对蛋白质结构进行分析, 应用ProtScale(www.
expasy.org/tools/protscale.html)做蛋白质的疏

水性分析, 应用SignalP-信号肽预测工具(http://
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www.cbs.dtu.dk/services/SignalP/)对其进行蛋

白质结构信号肽分析 ,  有助于蛋白质功能域

的区分及蛋白质细胞定位. 应用Tmpred-跨膜

结构分析(http://www.ch.embnet.org/software/
TMPRED_form.html), 对于正确认识蛋白质结

构、甚至功能具有重要的意义, COILS(http://
www.ch.embnet.org/software/COILS_form.html)
预测蛋白质中卷曲螺旋结构.

2  结果

2.1 p7TP2的全长编码序列的确定 新基因开放读

码框长495 bp, 编码164个氨基酸残基(图1), 该
序列被美国核苷酸序列数据库GenBank收录, 收
录号码为AY819648.
2.2 p7TP2基因的PCR扩增 以HepG2细胞cDNA
文库为模板, PCR反应后经10 g/L琼脂糖凝胶

电泳, 可见长度为506 bp左右的电泳条带(图2). 
利用pGEM-T vector SystemⅠ将纯化PCR产物

进行TA克隆, 经Eco RⅠ, Bam HⅠ双酶切得到两

条带(图3), 然后送测序验证是正确的克隆, 命名

为pGEM-T-p7TP2, 进一步将pcDNATM3.1/myc-
His A和pGEM-T-p7TP2作Eco RⅠ, Bam HⅠ双

酶切, 回收目的片段, 构建重组真核表达载体

pcDNATM3.1/myc-His A-p7TP2, 经酶切鉴定重

www.wjgnet.com

→

图  1  P7TP2核苷酸ORF及编码蛋白序列.

           M     V      E     V     P     R     H     H    P     C
   1     ATG GTG GAG GTG CCC AGG CAC CAC CCT TGT
           C      L      L     M    A     L     G     W     V     L
 31     TGT CTG  CTC ATG GCC TTG GGG TGG GTC CTA
            P     S     W    G     S     L     G      A     V     G
 61     CCG AGC TGG GGA AGC CTG GGG GCC GTA GGG
            S     P     E     S     A     W    R      R     W    R
 91     AGC CCA GAG TCA GCC TGG AGG AGG TGG CGC
            F     G     E     F     G     R     Q     A     G     V
121    TTT  GGT GAG TTT GGA AGG CAA GCA GGG GTG
            S     C     R     G     P     G      K    G      D    C
151    AGC TGC  AGG GGG CCA GGA AAG GGT GAC TGT
            D    S      G     S     S      R     A     K     A     L
181    GAC TCT  GGG AGC AGC CGT GCC AAG GCC CTG
            G    Q      E     G     L     G     Q     P    Q     G
211    GGA CAG GAG GGG CTT GGC CAG CCT CAA GGC
            L     T      P     A    H     C     T     L     R     F
241    CTT  ACT CCA GCC CAC TGC ACT CTC AGA TTC
            Q    L      P     G     A     G     E     M     A     E
271    CAG CTC  CCT GGG GCA GGT GAG ATG GCC GAG
            P    G      P    W    M     I     S     V     P    V
301    CCA GGT CCT TGG ATG ATC TCT GTT CCT GTT
            P     L      F     P    G     S      A     A     E     P
331    CCC CTC  TTC CCG GGA AGC GCC GCG GAG CCA
            S     T     A     S     S     S      P     T    W     R
361    TCA  ACA GCA AGC AGC TCA CCT ACC TGG AGA
            N     T     G     P    N     R      G     C    G     S
391    AAT  ACC GGC CCA AAC AGA GGC TGC GGT TCA
            K      T     H    T     R    T      R     P     G    A
421    AAG  ACC CAC ACA CGC ACA AGA CCC GGT GCT
            A     L      C    S     S     G      P    W     L    G
451    GCG TTA  TGT AGC TCA GGA CCT TGG CTG GGC
            L     V      V    M     *
481    CTG GTC  GTC ATG TAG

2 000 bp

1 000 bp
750 bp
500 bp

250 bp

100 bp

506 bp

图  2  p7TP2 RT-PCR扩增产物的琼脂糖凝胶电泳分析.

506 bp

2 000 bp

1 000 bp
750 bp
500 bp

250 bp

100 bp

图  3  重组质粒PGEM-T-p7TP2的酶切鉴定.
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组载体在506 bp左右见1条带(图4), 证明pcD-
NATM3.1/myc-His A-p7TP2构建成功.
2.3 p7TP2基因生物信息学分析 将基因测序结果

与NCBI进行BLASTN比对分析, p7TP2基因位

于人染色体8q24.3, ProtParam分析M r 17 146.5, 
理论pI: 9.26, 消光系数38 235 M-1 cm-1(276 nm); 
39 581 M-1 c m-1(278 n m); 39 980 M-1 c m-1 

(279 nm); 40 190 M-1 cm-1(280 nm); 39 560 M-1 

cm-1(282 nm)是在6.0 mol/L盐酸胍, 0.02 mol/L
磷酸盐缓冲液, pH 6.5以半胱氨酸来计算, 半衰

期为30 h(体外哺乳类网状细胞), 大于20 h(酵
母体内), 大于10 h(埃希菌属大肠杆菌体内), 不
稳定系数是54.82, 一般认为该蛋白是不稳定的, 
疏水性指数是60.12, 总平均亲水性-0.243. nnpre-
dict预测的二级结构为

- - - - - - - - - - H H H H - - - E - - - - - - - - - - - - - - - H H H -
HH---------------------
------H H H H----------------------------------
EE--------------
-------------------------------E-------EEE--
(H表示螺旋, E表示β折叠, 用“-”表示转角结

构), PredictProtein预测包含潜在的蛋白激酶C磷
酸化位点(51/SCR, 64/SSR, 87/TLR, 128/TWR),
酪蛋白激酶Ⅱ磷酸化位点(116/SAAE), N-肉豆

蔻痫位点(24/GSLGAV, 30/GSPESA, 63/GSS-
RAK, 76/GQPQGL, 149/GAALCS), 含2个低复

杂性区域结构(图5), 对序列进行PROF预测, 预
测包含提交的蛋白质的二级结构含量同疾病分

类、蛋白质亲水表面统计、残基组成、预测的

二级结构等. OBS-sec表示二级结构的观测值; 
PROF-sec表示预测的二级结构; Rel-sec为预测

二级结构的可信度, 数值越大表示越可信; SUB-
secPROF表示预测的二级结构的集合. 所有区

域平均精确度大于82%, H为螺旋; E为折叠; L
为随机卷曲; O-3-acc表示相对亲水表面的观测

值, 共有3种状态, b = 0%-9%, i = 9%-36%, e = 
36%-100%. P-3-acc表示预测的相对亲水表面. 
Rel-acc表示预测亲水表面的可信度. SUB-acc
表示预测的亲水表面的集合(图6), 并预测可能

为球蛋白, 但结构并不是特别紧密, 蛋白质疏水

性预测最大值是2.422, 最小值是-2.289, 在8-32, 
100-118, 150-160区域的氨基酸具有很强的疏水

性, 其次是84-95的区域具有一定的疏水性(图
7). 用SignalP-信号肽预测工具预测该蛋白信号

肽概率0.991, 锚定蛋白概率0.005, 最大分隔位

点概率是0.471, 位于27与28氨基酸之间(图8). 对
其进行跨膜结构的分析包括两个强跨膜螺旋(从
11-27, 跨膜方向由内向外; 148-167, 跨膜方向由

外向内)(图9), 无明显的卷曲螺旋结构.

3  讨论

HCV p7是一个小的疏水性多蛋白, 编码基因位

于结构蛋白和非结构蛋白之间, 可在黑脂质膜

中形成六聚体阳离子通道, 推测其功能与病毒

离子孔道蛋白(viroporin)类似, 可使细胞内膜结

构不稳定化, 以利于成熟的病毒颗粒释放[8-9], 这
一离子通道可被金刚烷胺和长烷基链的亚氨基

糖衍生物抑制[10-12], p7对病毒复制并不是关键

的, 但对感染性病毒的产生是必不可少的. p7仍
有许多功能没有研究清楚, 对其反式调节作用

的研究更少[13]. 为进一步研究p7的功能, 明确p7
在丙型肝炎发病机制中的作用, 郭江 et al [14]曾利

图  5  PredictProtein预测结果, x代表低复杂性区域.

1    MVEVPRHHPC  CLLMALGWVL  PSWGSLGAVG  SPESAWRRWR  FGEFGRQAGV
51    SCRGPGKGDC  DSGSSRAKAx   xxxxxxxxxx      xTPAHCTLRF    QLPGAGEMAE

101    PGPWMISVPV  PLFPGxxxxx     xxxxxxxxWR    NTGPNRGCGS   KTHTRTRPGA
151    ALCSSGPWLG  LVVM

■创新盘点
本文利用PCR技
术克隆了p7TP2
的全基因序列, 并
利用生物信息学
技术分析p7TP2
基因组序列、编
码蛋白的结构、

蛋白质功能结构
单位等.

2 000 bp

1 000 bp
750 bp
500 bp

250 bp

100 bp

506 bp

图  4  重组质粒pcDNATM3.1/myc-His A-p7TP2的酶切鉴定.
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用抑制性消减杂交技术(suppression subtractive 
hybridization, SSH)和基因芯片技术筛选HCV p7
反式激活的靶基因, 推测其在体内可能存在的

功能线索. 基因表达谱芯片技术是近年来新发

展起来的一项研究差异基因表达的分子生物学

前沿技术, 通过将大量的基因特异的探针火气

cDNA片段固定在一块固相载体上, 与待测样品

杂交后用激光共聚焦荧光检测系统进行结果扫

描、监测, 对来源不同的个体、组织、发育阶

段、分化阶段、病变及刺激条件下的细胞内的

mRNA或cDNA进行分析, 获得大量有价值的生

命信息[15-16], 并可以发现未知基因. 
确定一个新基因的编码序列, 研究该基因

■应用要点
新基因p7TP2的
克隆和功能研究, 
为今后更加广泛
深入地研究新基
因的生物学功能
打下基础, 并为研
究HCV p7的反式
调节作用、丙型
肝炎发病机制创
造了条件.

图  7  p7TP2蛋白的疏水性分析.

Hphob. / Kyte & Doolittle
ProtSoale output for user sequence
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图  8  p7TP2蛋白的信号肽分析.

Cleavage prob.
n-region  prob.
h-region  prob.
c-region  prob.

Signal P-HMM prediction (euk models): Sequence

1.0

0.8

0.6

0.4

0.2

0.0

0           10          20           30          40          50           60         70

Sc
or

e

MVEVPRHHPC CLLMALGWVL PSWGSLGAVG SPESAWRRWR FGEFGRQAGV SCRGPGKGDC DSGSSRAKAL

Position

 ....,....1....,....2....,....3....,....4....,....5....,....6....,....7....,....8....,....9....,....10.1.,....11.1.,....12.1.,....13.1.,....14.1.,....15.1.,.
...16.1.

AA         
MVEVPRHHPCCLLMALGWVLPSWGSLGAVGSPESAWRRWRFGEFGRQAGVSCRGPGKGDCDSGSSRAKALGQEGLGQPQGLTPAH
CTLRFQLPGAGEMAEPGPWMISVPVPLFPGSAAEPSTASSSPTWRNTGPNRGCGSKTHTRTRPGAALCSSGPWLGLVVM

OBS_sec                                                                                                                                                             
           
PROF_sec    EE     HHHHHHHH                HHHHHHHHHHHH                  HHHHHHHH              EEEEEEE            EEEEE    
EEEE    EEEEEE
 
Rel_sec    
921267762577776243013423245414805564322320204410000235666535874568776211478777757733136664436665
24567742777404577876666677766764235577777665444446664023046862313772

SUB_sec    
L...LLLL.HHHHHH...........L...L.HHH..................LLLLL.LLL.HHHHHH....LLLLLLLLL....EEE...LLLL..LLLL..EEE...LLLLLLLLLLLL
LLLLL...LLLLLLLLLL.....LLL......LLL....EE.

O_3_acc    
bbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbb
bbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbbb

P_3_acc    eee ee   bbbbbbbb bbee eebebee eeebb    b ebbeebe  be eeeee ee ee bee eeee e eeebeeb b b b  ee ee bee  
bbbbbbb   ee eeeeeeeee  e  ee  e   eeee e e eebbbbeeee bbbb e

Rel_acc    
306200230229535130011112201001203241331210201211201002212011130233571212332210221100321523202200
10032112143300112220101133112001001100200110011102211010103011232120

SUB_acc    ..e........bb.b...................b...............................be...................b.................b.............................................
.............

图  6  对序列进行的PROF预测.
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的表达与调控, 编码蛋白的结构与功能, 确定新

基因的生物学和医学意义, 是医学分子生物学

研究领域中一项具有挑战性的工作[17]. 我们发

现了p7TP2基因, 这是一种未知功能的新基因, 
对于这一新基因结构与功能的研究目前还是空

白, p7TP2基因开放读码框长495 bp, 编码164个
氨基酸残基, 该序列被美国核苷酸序列数据库

GenBank收录, 收录号码为AY819648, 将基因测

序结果与NCBI进行BLASTN比对分析, p7TP2
基因位于人染色体8q24.3, ProtParam分析M r 
17 146.5, 理论pI: 9.26, 半衰期为30 h(体外哺乳

类网状细胞), 大于20 h(酵母体内), 大于10 h(埃
希菌属大肠杆菌体内), 不稳定系数是54.82, 属
于不稳定蛋白, 疏水指数较高60.12, 总平均亲

水性-0.243, 在8-32, 100-118, 150-160区域的氨

基酸具有很强的疏水性, 含有三个螺旋区域, 四
个β折叠 ,  四个潜在的蛋白激酶C磷酸化位点

(51/SCR, 64/SSR, 87/TLR, 128/TWR), 一个酪蛋

白激酶Ⅱ磷酸化位点(116/SAAE), 5个N-肉豆蔻

酰位点(24/GSLGAV, 30/GSPESA, 63/GSSRAK, 
76/GQPQGL, 149/GAALCS), 其中蛋白激酶C磷
酸化位点与介导胞外分泌有关[18], 酪蛋白激酶

Ⅱ磷酸化位点与调节细胞凋亡和细胞周期有

关[19], N-豆蔻酰化位点可能定位于内质网或线

粒体外膜[20]. 用SignalP-信号肽预测工具预测该

蛋白信号肽概率0.991, 锚定蛋白概率0.005, 对
其进行跨膜结构的分析包括两个强跨膜螺旋(从
11-27, 跨膜方向由内向外; 148-167, 跨膜方向由

外向内). 本实验将该基因构建到真核表达载体

pcDNATM3.1/myc-His A, 为新基因的更一步研究

奠定基础, 同时也为研究HCV p7蛋白的生物学

功能, 阐明HCV的致病机制提供了新的方向[21]. 
生物信息学技术伴随计算机网络的发展而

产生, 其强大的功能使其已经成为生命科学研

究的重要手段[22-26], 一方面基因和蛋白质序列数

据库的不断累积和计算机技术的进展催生了生

物信息学这一崭新学科的诞生, 同时生物信息

学技术对于经典的分子生物学技术具有重要的

推动作用. 本项研究, 首先应用基因芯片技术, 
筛选克隆了人的p7TP2编码基因, 随后利用核苷

酸数据库的生物信息学分析技术, 确定了基因

序列和蛋白质一级结构序列. 不仅如此, 利用生

物信息学技术, 还确定了该基因的二级结构和

功能域及染色体定位, 为进一步研究带该基因

的结构和功能、表达与调控, 生物学意义和医

学意义奠定了坚实的基础. 
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图  9  p7TP2蛋白的跨膜结构域分析.
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物信息学功能的
基础性研究为阐
明HCV的致病机
制提供了新的方
向. 生物信息学技
术是生命科学研
究的重要手段, 利
用生物信息学技
术为进一步研究
该基因的结构和
功能、表达与调
控、生物学意义
和医学意义结合
奠定了坚实的基
础.
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