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生物信息学是一门利用计算机技术研究生物系统的规

律的新学科，通过综合利用生物学、计算机科学和信息技术，

揭示大量而复杂的生物数据包含的生物学奥秘。生物信息

学包括生物信息的获取、处理、存储、分配和解释。作为一个

新的学科领域，生物信息学把基因组核苷酸序列信息分析作

为源头，在获得蛋白质编码区的信息后进行蛋白质空间结构

模拟和预测。随着生命科学和计算机科学的迅猛发展，使得

利用生物信息学进行科学研究变得更加快捷、简便。利用生物

信息学方法对基因的功能和特性进行分析，不但为进一步实验

提供指导，而且可以获得关于基因功能研究的重要线索。

肿瘤通常是由一些基因的结构或表达调控的改变引起

的，利用生物信息学方法筛选肿瘤差异表达基因并对其编码

蛋白的性质与功能进行预测已成为研究手段之一[1~3]。本研

究利用EST数据库筛选得到一个肿瘤差异表达基因SH2 do⁃
main containing 7（SH2D7），这是一种蛋白编码基因。本研究

利用生物信息学技术对SH2D7基因序列进行初步分析，推测

其编码蛋白的分子生物学特征，为进一步研究其结构与功能

提供新思路。
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1 材料与方法

1.1 SH2D7基因的获取

本研究利用CGAP网站提供的肿瘤差异表达基因筛选工

具 cDNA xProfile和DGED，以人类正常组织和肿瘤组织EST
数据库为基础，对全基因组进行筛选得到了 1个肿瘤差异表

达基因SH2D7。
1.2 SH2D7基因序列分析

利用NCBI网站的在线分析软件MapViewer（http://www.
ncbi.nlm.nih.gov/mapview）分析SH2D7基因序列。

1.3 SH2D7基因编码蛋白的性质、功能分析

本研究利用 ExPASy 中的 ProtParam 软件（http://web.
expasy.org/protparam/）分析SH2D7基因编码蛋白分子质量、等

电点（PI）、氨基酸组成、原子组成、半衰期、稳定性、疏水性

等 。 通 过 SignalP 4.1 软 件（http://www.cbs.dtu.dk/services/
SignalP）预测蛋白质是否含有信号肽。通过工具PSORT（http:
//psort.hgc.jp/form2.html）预测 SH2D7基因编码蛋白的亚细胞

定位。运用 NetPhos 2.0 软件（http://www.cbs.dtu.dk/services/
NetPhos）对 SH2D7基因编码蛋白进行分析，判断其是否含有

磷酸化位点。通过巴斯德研究所Protein Sequence Analysis服
务器中的antigic软件（http://bioweb.pasteur.fr/seqanal/interfaces/
antigenic.html）预测编码蛋白的抗原位点。通过predictprotein
服务器中的 PDH软件（https://www.predictprotein.org/）预测蛋

白质的二级结构。

2 结果

2.1 基因序列分析

NCBI网站的在线分析软件MapViewer分析显示，SH2D7
定位于人类染色体15q25.1。该基因包含了6个外显子和5个
内含子（图1），其编码序列为1~1356。将该基因与NCBI中非

冗余基因数据库进行比对，未发现与之相似的基因序列，证

明SH2D7是一个新基因。

2.2 SH2D7基因编码蛋白的序列性质、功能分析

2.2.1 SH2D7基因编码蛋白的理化特性

用 ExPASy中的 ProtParam软件分析 SH2D7基因编码蛋

白的分子量为 49.807 kD，等电点（PI）为 5.99，总原子数为

6916，哺乳动物中的半衰期为30 h，不稳定指数55.52（属于不

稳定蛋白）。

2.2.2 亲水性/疏水性、信号肽预测

用 ExPASy中的 ProtParam软件计算 SH2D7基因编码蛋

白的疏水性平均值为-0.698（正值表明此蛋白为疏水蛋白，负

值表明为亲水蛋白），说明该蛋白为亲水蛋白。经 SignalP软

件对SH2D7编码蛋白分析未发现信号肽区域，结果见图2。

2.2.3 SH2D7基因编码蛋白的亚细胞定位

通过 PSORT 软件进行亚细胞定位的预测，结果显示

73.9%的可能位于胞核，13%的可能位于胞浆，13%的可能位

于线粒体。

2.2.4 磷酸化位点预测

运用NetPhos 2.0软件分析，SH2D7基因编码的蛋白质可

能含有 35个磷酸化位点，包括 21个丝氨酸磷酸化位点（9，
78，87，117，183，187，204，209，213，221，229，275，285，303，
314，336，346，372，393，407，427位），7个苏氨酸磷酸化位点

（37，57，161，175，327，366，433位），7个酪氨酸磷酸化位点

（84，107，151，243，351，374，419位），如图3所示。

2.2.5 蛋白质结构预测

通过 PredictProtein服务器软件对 SH2D7基因编码蛋白

进行二级结构的推测。

根据PDH程序设定的标准:
α结构类蛋白：H>45% and E<5%
β结构类蛋白：H<5% and E>45%
α-β组合类蛋白：H>30% and E>20%
混合类蛋白：其他

SH2D7基因编码蛋白：H 4.66%，E 4.88%，L 90.47%。因

此，该蛋白属于混合类蛋白（H代表α-螺旋，E代表β-片层，L
代表其他）。SH2D7编码蛋白二级结构预测结果见图4。
2.2.6 抗原位点预测

分析SH2D7基因编码蛋白发现有22个可能的抗原位点，

分别位于 170—181位，116—133位，295—305位，189—207

图1 SH2D7基因序列的生物信息学分析

Fig. 1 Bioinformatic analysis of SH2D7 gene

图2 SignalP基于神经网络算法的蛋白质信号肽预测

Fig. 2 SignalP-NN results for protein signal
peptide prediction
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位，93—101位，217—233位，5—11位，375—383位，70—78
位，159—166位，39—47位，139—144位，20—32位，49—55
位，386—404 位，83—89 位，240—245 位，62—68 位，264—
275位，332—345位，439—446位，348—353位。

3 讨论

肿瘤是危害人类健康的重要疾病，多数患者早期没有明

显症状，而临床诊断又缺乏特异性的标志物，因此恶性肿瘤

在中国已成为城乡居民死亡的首要原因。寻找并研究肿瘤

相关基因一直是研究热点，利用EST 数据库对全基因组进行

肿瘤差异表达基因的生物信息学筛选，是一种经济、快速、有

效的筛选方法[4~7]，而利用计算方法对肿瘤差异表达基因的结

构与功能进行预测则是一条有效的途径。本研究通过生物

信息学方法对全基因组进行筛选得到一个差异表达基因

SH2D7，并对SH2D7基因及其编码蛋白结构和功能进行了生

物信息学分析，为研究SH2D7基因的功能及其在肿瘤发生发

展中的作用提供了更多的理论依据。

利用MapViewer在线分析软件分析显示SH2D7定位于人

类染色体 15q25.1，该基因包含了 6个外显子和 5个内含子，

编码含有451个氨基酸的蛋白质。用ExPASy中的ProtParam
软件在线预测 SH2D7编码蛋白分子量为 49.8 kD，理论等电

点为 5.99，碱性氨基酸残基（Arg+Lys）所占比例为 49%，酸性

氨基酸残基（Asp+Glu）所占比例为 56%，哺乳动物中半衰期

为 30 h，为一种不稳定的亲水性蛋白。该蛋白无信号肽，主

要定位于细胞核内（73.9%）。蛋白质的磷酸化与去磷酸化是

细胞内信号传递的关键步骤，在细胞代谢、生长增殖、癌变调

控等方面发挥着重要作用。SH2D7基因编码蛋白可能含有

35个磷酸化位点。因此推测该蛋白在细胞信号传导过程中

具有重要作用。

蛋白质二级结构中，α-螺旋与β-折叠的主要功能是作为

蛋白质骨架起稳定作用，而无规卷曲区域决定蛋白质的功

能，并且与抗原位点有关[8]。抗原位点多位于亲水性较高、溶

剂可及的区域，另外表位的形成还与序列中特定氨基酸的出

现、片段的可塑性及二级结构有关。蛋白质中β-转角与无规

图3 SH2D7编码蛋白磷酸化位点预测

Fig. 3 Predicted phosphorylation sites in SH2D7 encoded protein

图4 PredictProtein 分析的SH2D7二级结构

Fig. 4 Secondary structure of SH2D7 using PredictProtein analysis
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卷曲多位于蛋白表面，结构突出，利于与抗体嵌合，形成抗原

表位的可能性大。SH2D7编码蛋白二级结构以无规卷曲为

主，占 90.47%。经生物信息学预测，SH2D7编码蛋白可能存

在22个抗原位点。

4 结论

基因通过其编码的蛋白质发挥作用，本研究通过生物信

息学分析SH2D7编码蛋白属于SH2信号蛋白家族，包含一个

SH2结构域，且易形成抗原位点，可能为抗肿瘤药物的设计提

供思路。SH2D7编码蛋白存在多个磷酸化位点，介导蛋白与

蛋白相互作用，在细胞内信号传导过程中起到重要作用。其

参与信号通路的异常与多种肿瘤的发生密切相关[9~12]。除了

参与信号传导通路外，SH2D7可以与多种蛋白结合参与转录

与转录后调控及翻译后修饰。这些功能的不同取决于蛋白

的性质及其配体的磷酸化状态。对 SH2D7核苷酸序列及其

编码蛋白的结构分析为进一步研究其在肿瘤发生发展中的

作用提供了参考。
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