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Abstract The analytical tools NCBI，ExPASy and CBS were adopted to analyze the bioinformatic properties of

the PvMEF2 protein，such as sequence characteristics，physicochemical properties，structure and functional

domains. The results show that PvMEF2 has conserved MADS and MEF2 domains and that its physicochemical

properties， secondary and tertiary structures are similar to those of the MEF2 protein of Drosophila

melanogaster. PvMEF2 protein may play an important role in myogenesis in Polyrhachis vicina Roger.
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摘 要 应用 NCBI 上的常用程序、ExPASy 在线核苷酸序列分析工具、CBS 生物学序列分析工具及
SABLE 在线分析软件等对拟黑多刺蚁 Polyrhachis vicina Roger 肌细胞增强因子 2( PvMEF2)进行了生物

信息学分析，获得了 PvMEF2 因子的序列特征及理化性质，并对其结构和功能结构域进行了预测。结果

表明 PvMEF2 因子具有与已知种类 MEF2 因子较高一致性的 MADS 和 MEF2 结构域，并且理化性质和二

级结构、三级结构等与果蝇该因子类似，反映了 PvMEF2 可能是参与拟黑多刺蚁肌肉发生调控的重要因

子。
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肌细胞增强因子 2 (MEF2)属 MADS 家族
成员，其氨基端具有高度保守的 MADS 和
MEF2 结构域。MADS 结构域能够与其他因子
形成二聚体并具有 DNA 的结合活性，可识别富
含 A /T 的肌肉组织特异性基因相关序列;
MEF2 结构域影响与 DNA 的结合，具有与其它
蛋白质相互作用的功能

［1］。C 末端含有磷酸化
位点，是多种激酶的靶点，与启动基因表达有

关，也是 MEF2 因子活性调节及发挥功能的主
要区域。相对 N 末端，C 末端的氨基酸序列变
化较大，由选择性拼接产生。因此，无论从它的
基因结构或其蛋白质的形式都决定了 MEF2 功
能上的复杂性。转录因子 MEF2 的 DNA 结合
位点 是 一 段 保 守 的 DNA 序 列 CTA ( A /
T) 4 TAG

［2］，该序列广泛存在于肌肉组织特异性

表达基因的调控区，因此，MEF2 在肌肉发生中
发挥重要作用。MEF2 家族调节心肌、骨骼肌
和平滑肌中肌肉相关基因的转录

［3］。
在无 脊 椎 动 物 中，如 果 蝇 Drosophila

melanogaster、线虫 Caenorhabditis elegans、水母
Podocoryne carnea 和海葵 Nematostella vectensis
中都存在着 Mef2 基因，且果蝇和水母的Mef2基
因已证明在肌细胞系中表达

［4］。而关于该基
因在蚂蚁中的研究未见报道，了解其生物信息

学知识，可以为研究蚂蚁等社会性昆虫Mef2基
因的调控奠定基础。
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1 材料与方法

1. 1 材料
拟黑多刺蚁 Polyrhachis vicina Roger，实验

室养殖经几代繁殖后根据实验需要随机选取个

体材料。
1. 2 方法
随机选取第 2 龄幼虫 15 只，用无菌水清洗

后用液氮迅速冷冻，按照总 RNA 提取试剂盒
(RNAsio Plus)( TAKALA)使用手册操作，提取
总 RNA。设计简并引物对目的片断扩增，扩增
片断经纯化，克隆，测序。根据测序结果设计
3’RACE 和 5’RACE 引物，并进行末端片断的
扩增，将测序结果拼接获得拟黑多刺蚁 Mef2 基
因 cDNA 序列。所有测序工作委托上海生物工
程技术服务有限公司完成。
将测序结果上传美国国立生物技术信息中

心(NCBI) GenBank 数据库( http: / /www. ncbi.
nlm. nih. gov /Database / index. html )。 应 用
NCBI 在线工具 ORF finder ( http: / /www. ncbi.
nlm. nih. gov / gorf / gorf. html) 搜索其开放阅读
框。利 用 在 线 工 具 ProtParam ( http: / / au.
expasy. org / tools / protparam. html)预测其氨基酸
序列
［5］。并分析其理化特征。
利用 CBS 在线分析服务器软件( http: / /

www. cbs. dtu. dk / services /)分析序列翻译后修
饰
［6，7］。
将预测到的氨基酸序列在 NCBI 上进行

PSI 和 PHI-BLAST，对非冗余数据库搜索，与
GenBank 中已知蛋白序列进行同源性比较。并
且根 据 不 同 物 种 MEF2 蛋 白 全 长 序 列 用
Mega4. 0 软件计算遗传距离，并应用邻接法建
立系统进化树

［8 ～ 10］。
采用 SABLE 工具预测的 PvMEF2 蛋白的

二级结构，在同源建模服务器 SWISS-MODEL
(http: / / swissmodel. expasy. org /)上选用全自动
模式(Automated Mode)，对序列的三级结构进
行预测

［11］。

2 结果与分析

2. 1 蛋白序列预测与分析
根据测序结果获得了拟黑多刺蚁 Mef2 基

因(PvMef2) 的两种剪接体( isoforms) 的 cDNA
序列，并将结果上传至美国国立生物技术信息

中心(NCBI) GenBank 数据库(登陆号分别为
GQ386849 和 GQ386850)。两条序列仅在 5’末
端存在区别，其相同的开放阅读框(ORF)长为
1 419 bp，编码 472 氨基酸残基蛋白。

PvMEF2 蛋白的理论等电点和分子量分别
是 6. 83 和 5. 02 ku，其氨基酸组成见表 1，从表
1 可知丝氨酸残基最多，有 71 个，占 15% ;脯氨
酸次之，有 58 个，占 12. 3% ;半胱氨酸和色氨
酸各 2 个，占 0. 4%，含量最低。其中酸性氨基
酸残基 ( Asp + Glu) 38 个，碱性氨基酸残基
(Arg + Lys) 36 个。其分子式为 C2168 H3392 N628

O714 S16，原子总数为6 918。

表 1 PvMEF2 蛋白各氨基酸组成

名称 数量 百分比(% ) 名称 数量 百分比(% ) 名称 数量 百分比(% )

Ala(A) 20 4. 2 Gly(G) 43 9. 1 Pro(P) 58 12. 3
Arg(R) 18 3. 8 His(H) 19 4. 0 Ser( S) 71 15. 0
Asn(N) 28 5. 9 Ile( I) 18 3. 8 Thr(T) 33 7. 0
Asp(D) 18 3. 8 Leu(L) 29 6. 1 Trp(W) 2 0. 4
Cys(C) 2 0. 4 Lys(K) 18 3. 8 Tyr(Y) 17 3. 6
Gln(Q) 16 3. 4 Met(M) 14 3. 0 Val(V) 23 4. 9
Glu(E) 20 4. 2 Phe(F) 5 1. 1

通过 http: / /www. cbs. dtu. dk / services /
NetOGlyc /对 PvMEF2 的 O 型糖基化修饰进行
预测发现: 自 167 氨基酸残基后，共有 40 个可

能位点(图 1)。
通 过 http: / /www. cbs. dtu. dk / services /

NetNGlyc /对 PvMEF2 的 N 型糖基化修饰进行
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图 1 PvMEF2 O 型糖基化修饰预测结果

预测发现:存在两个可能位点，分别位于 132、
141 位氨基酸残基(图 2)。

图 2 PvMEF2 N 型糖基化修饰预测结果

糖基化是一种重要的翻译后修饰，对蛋白质

的结构和功能有重要影响。根据以上的分析结
果可知 PvMEF2 可能主要进行 O 型糖基化修饰。

通过在 http: / /www. cbs. dtu. dk / services /
NetPhos /对 PvMEF2 的磷酸化修饰位点进行预
测发现，该基因有丝氨酸的磷酸化位点 30 个，
苏氨酸 6 个，酪氨酸 6 个(图 3)。

图 3 PvMEF2 的磷酸化修饰位点预测结果

其磷酸化位点主要集中在 C 末端，说明在
该区域 PvMEF2 可能受到多种激酶或磷酸酶的
调控。
2. 2 蛋白质序列同源性分析
通过将预测到的氨基酸序列与 GenBank

中已知蛋白序列进行同源性比较发现其 N 末
端具高度保守的 MADS 和 MEF2 结构域，甚至
与很多昆虫种类在保守结构域具 100%的一致
性(图 4)。根据同源序列建立的 NJ 树如图 5。

图 4 拟黑多刺蚁与其它物种 MEF2 蛋白保守区比对结果与一致性
－ :不同种类相同氨基酸残基。GenBank 登陆号如下: Anopheles gambiae，XP _564631. 1;Nasonia vitripennis，XP _

001605867. 1;Tribolium castaneum，XP_971771. 1;Apis mellifera，XP_397383. 2;Drosophila melanogaster，AAF06817. 1;

Aedes aegypti，XP_001653578. 1;Ixodes scapularis，XP_002406427. 1;Ciona intestinalis，NP_001071760. 1;Xenopus laevis，

ACL00848. 1; Equus caballus，XP _ 001489166. 2; Homo sapiens，NP _ 001124398. 1; Achaearanea tepidariorum，

BAD01493. 1;Caenorhabditis elegans，AAA79336. 1。

以秀丽新小杆线虫 Caenorhabditis elegans 为
外群的系统进化树反映了各类群之间的进化关

系，膜翅目昆虫拟黑多刺蚁与意大利蜜蜂 Apis
mellifera 和金小蜂 Nasonia vitripennis 聚为一支。
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图 5 应用 Mega4. 0 构建 NJ 树

2. 3 蛋白质结构分析
采用 SABLE 在线分析软件( http: / / sable.

cchmc. org /)，并用在线视图工具 POLYVIEW
将预测结果转化为图形形式输出(图 6)。

图 6 采用 SABLE 工具预测的 PvMEF2 蛋白的二级结构

代表螺旋; 代表折叠; 代表卷曲; 表示预测的准确性

该蛋白二级结构为混合型，N-末端包括了
螺旋、折叠和无规则卷曲等多种形式，后端区域
多为无规则卷曲。
在同源建模服务器( SWISS-MODEL)上选

用 SwissModel 全 自 动 模 式 ( First Approach
Mode)，对果蝇 MEF2 蛋白的三级结构进行预
测。通过最佳模型搜索发现，与其蛋白序列最
匹配的模板是 1n6jA，最佳比对区域位于其序
列的第 2 ～ 93 位氨基酸残基，序列一致性达
79. 348 %，e 值为 8. 97e-40。预测结果以 PDB
格式输出，并用相应 3D 微观立体结构视图软
件 RASMOL 分析后，将其保存为普通图形文
件。共包括三个螺旋和两个折叠区域(图 7)。

图 7 预测的 PvMEF2 保守域的三级结构图
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3 结论与讨论

PvMef2 基因在拟黑多刺蚁体内以不同剪
接体的形式存在，通过 NCBI 在线工具 ORF
finder 分析发现其不同剪接体具有相同开放阅
读框，由此反映其 mRNA 5’末端对 MEF2 在动
物体 的 表 达 具 有 不 同 调 控 作 用。预 测 的
PvMEF2 蛋白含 472 个氨基酸残基，其 N 末端
具高度保守的 MADS 和 MEF2 结构域。并且其
理化性质、氨基酸组成、修饰位点及跨膜分析等
方面与果蝇 MEF2 极为相似，这一点也是
PvMEF2 在发育过程中具有相关生理功能的基
础。在其保守的 MADS 和 MEF2 结构域未发现
可能的糖基化位点，其可能的糖基化位点均位

于 PvMEF2 的不保守区域。而 MEF2 的 C 末端
结构域可被多种激酶与磷酸酶在多位点进行不

同程度的修饰，调节 MEF2 的活性［2］，PvMEF2
可以通过钙调素 －钙调磷酸酶通路调节自身的
活性。推测翻译后 C 末端的修饰可能是维持
MADS 和 MEF2 结构域在肌肉发生中发挥作用
的重要保障。
通过与其它物种 MEF2 比对发现，PvMEF2

保守的 MADS 和 MEF2 结构域与其它昆虫该区
域的一致性甚至可以高达 100%，与其它类群
物种一致性也可以达到 86%以上，结构上的保
守性与功能结构域的搜索分析反映了 MEF2 在
功能上的保守性。根据不同动物 MEF2 氨基酸
序列构建的系统进化树较为正确的反映了各类

群的进化关系，说明尽管其 C 末端在各类群间
存在很大的差异，但这种变化仍符合进化过程

中变异规律的，也说明了进化过程中氨基酸变

异与保守的统一。
PvMEF2 二级结构预测结果表明其 N 末端

存在螺旋、折叠和无规则卷曲等多种形式，这可
能与 MEF2 通过 N 末端的结构形式与其它蛋白
结合而发挥一定生理功能有关，如 MEF2 可以
和 MRFs 等结合形成复合体而进行调控作用。
而 C 末端形式相对单一，单一的结构形式是否
与影响 N 末端的功能有关需进一步的研究证
明。对其三级结构的预测，搜索到的模板只与

N 末端保守区相匹配，其它部分序列没有合适
模板，由此反映了 N 末端的 MADS 和 MEF2 结
构域在生理功能上起重要作用。其与果蝇
MEF2 三级结构类似，可能与 N 末端的功能作
用发挥有关。

MEF2 是动物肌肉发育中的重要调控因
子，PvMEF2 在理化性质及结构等各方面与其
它动物类群的相关因子存在相似之处，由此反

映该因子在动物类群中的主要生理功能与肌肉

的发生相关。其保守的 N 末端和不保守的 C
末端对 PvMEF2 的功能分别有着不同作用。生
物信息学分析为相关研究提供一定参考，在获

得了其相关序列信息及结构信息后，可进一步

通过分子生物学及组织学等方面研究，确定其

在肌肉发生过程中的具体调控形式。
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Abstract Partial sections of the mitochondrial 16S rDNA of Calliptamus italicus ( L. ) from different

geographic populations of Xinjiang Province were compared. The results show that: 1) The percentage of A + T

(67. 7% ) of C. italicus was more than G + C (32. 3% ); 2) Multiple sequence alignment and the UPGMA

phylogenetic tree indicate that different geographic populations of C. italicus display almost no genetic

difference.

Key words Calliptamus italicus，16S rDNA，genetic differentiation，molecule phylogenetic tree

摘 要 研究新疆东部和西部不同地理种群意大利蝗 Calliptamus italicus ( L. )线粒体基因中 16S rDNA

序列差异。结果表明:(1) 意大利蝗 A + T 的含量(67. 7% )明显高于 G + C 的含量(32. 3% );(2)多重

序列比对和 UPGMA 系统发育树的结果表明新疆东、西部不同地理种群的意大利蝗的遗传变异极小。
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植食性昆虫寄主植物的选择差异及其机理

较为复杂，常因地理种群分化、昆虫发育阶段、
生境中优势植物种类、植被长势的不同而不
同
［1］。意大利蝗 Calliptamus italicus ( L. )是新
疆草原优势危害蝗虫种类之一，主要分布于北

疆地区，可取食 17 科 45 种植物［2］。研究发现，
不同分布区域意大利蝗对寄主植物的选择存在

一定差异，而目前尚不确定造成这种差异的原

因是否与意大利蝗不同地理种群的遗传分化有

关。本研究以新疆最东部和西部地区的意大利
蝗虫种群的 16S rDNA 为研究内容，旨在弄清
意大利蝗不同地理种群之间是否存在遗传差

异，明确意大利蝗对寄主植物的选择差异是否

与不同地理种群间遗传分化有关，并为进一步

研究新疆境外迁入危害的意大利蝗种群与新疆

境内的意大利蝗虫种群间的遗传差异奠定基

础。

1 材料与方法

1. 1 样品采集
意大利蝗于 2008 年 7 月分别采自新疆东

部地区的哈密巴里坤白石头乡 ( 42. 82° N，
93. 49°E，海拔 2 200 ～ 2 400 m)和新疆西部博
乐青得里乡(44. 56°N，87. 68°E，海拔 550 m)
的荒漠草地。前者植被种类以针茅 ( Stipa
capillata L. )、冷蒿(Artemisia frigida Willd. )、棘
豆( Oxytropis sp. )、椒蒿( Artemisia dracunculus
L. )、鸢尾( Iris sp. )等为主，后者主要有紫花苜
蓿 ( Medicago sativa L. )、绢 蒿 ( Seriphidium
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