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摘要： 利用生物基因组学数据库， 对绵羊微管解聚蛋白2基因进行生物信息学分析， 从而预测 STMN2 基因
编码产物的理化性质以及功能结构域， 并构建 STMN2同源基因的系统进化树。 结果表明， 绵羊 STMN2 基因含有
1 个 540 bp 的开放阅读框， 编码 179 个氨基酸； STMN2 蛋白分子质量约为 12.5 KD， 理论等电点为 11.57；
STMN2 编码产物的二级结构主要以 α 螺旋和无规则卷曲为主， 主要位于细胞质中， 作为一种生长因子参与机体
的调控。
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Bioinformatics Analysis of Sheep STMN2 Gene

ZHANG Xiaoxue 1， LI Fadi 1， 2， WANG Weimin 1

（1.� College� of� Animal� Science� and� Technology， Gansu� Agricultural� University， Lanzhou� Gansu� 730070， China； 2.� Engineering�
Laboratory�of�Mutton�Sheep�Breeding�and�Reproduction�Biotechnology�in�Gansu�Province， Minqin�Gansu�733300， China）

Abstract： This�study�aimed� to�study� the�bioinformation�of�sheep�STMN2 gene.�The�physicochemical�characteristics， structures�
and�functions�of�ovine�STMN2 are�predicted�and�analyzed�with�software�tools�and�database.�Meanwhile， the�phylogenetic� tree�of�STMN2�
and� related� proteins� is� constructed， The� result� shows� that� the� ORF� of� STMN2 is� 540� bp� which� encoded� 179� amino� acids.� The� sheep�
protein� of�STMN2 is� 12.5�KD� in�molecular� weight， 11.57� in� isoelectric� point.� The� secondary� structure� of�STMN2 shows� that� it�mainly�
constituted�of�α-helix�and�coils， and�important�role�in�reproductive�regulation�as�a�growth�factor�in�nucleus.�
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绵羊STMN2基因生物信息学分析

微管解聚蛋白2（Stathmin2， STMN2） 又称作
SCG10（Superior�cervical�ganglion-10）， 是磷酸化蛋
白 stathmin 家族成员之一［1�］， 在脑组织发育［2�］、
微管运动和信号转导中均有重要的作用， 对神经
元生长和骨形成中也有调节作用。 STMN2 蛋白有
3 个功能区域， 分别为 N-末端膜锚定域、 C-末端
螺旋结构和调节域。 N-末端含有 35 个氨基酸， 是
家族中其他成员所不具有的， 对其在高尔基体定
位以及在生长锥的富集起着至关重要的作用［3�］。
螺旋结构域与 αβ 微管蛋白异源二聚体相互作用形
成稳定的三聚体复合物（T2S�complex）， 有抑制微
管聚合的作用［3�-�4�］。

目前， 猪、 绵羊、 山羊、 牛、 鸡、 大鼠、 小
鼠、 人等动物的 STMN2 基因序列均已公布， 但其

结构和功能的研究还有待进一步深入。 本文以生
物基因组数据库调取的绵羊 STMN2 的序列为基
础， 利用生物信息学方法对 STMN2 基因及其编码
产物的理化性质、 序列特征、 蛋白质结构以及生
物学功能进行预测和分析， 以期为深入研究
STMN2 基因及其编码蛋白的基本结构和生物学功
能提供理论基础。
1���材料与方法
1.1 序列来源

数据资料来源于 NCBI 网站的 GenBank 数据
库， 包括绵羊 （XM_004011755.3）、 山羊（XM_�
005689118.1）、 牛（NM_001034622.1）、 人（NM_�
001199214.1）、 小鼠（NM_025285.2）、 大鼠（NM_�
053440.2）、 猪（XM_001928556.6）和 鸡（NM_ �
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205181.1）8个物种的 mRNA 序列。 括号内为 Gen-
Bank 登录号。
1.2 方法

绵羊 STMN2 基因开放阅读框（Open�reading�
frame， ORF） 采用 NCBI 的 ORF�Finder 程序分析，
参照 Kozak 法则［5�］； STMN2 基因编码产物的理化
性质采用 Bioedit 及 DNAStar 分析软件预测； 亚细
胞定位采用 PSORTⅡ预测［6�］； 功能域及功能分类
采用 ProtFun 预测 ［7� -� 8�］； 跨膜区域的预测采用
TMHMM 程序； 二级结构采用 Jpred 分析预测； 多
序列比对及同源性分析采用 DNAMAN 软件分析。
2���结果与分析
2.1 绵羊 STMN2基因开放阅读框分析

图 1 结果表明， 绵羊 STMN2 基因序列中有一
条长 540�bp 的 ORF， 起始密码子位于 225�bp 处，
终止密码子位于 764�bp 处， 推测编码 179 个氨基
酸残基。

2.2 绵羊 STMN2 编码产物的理化性质分析
蛋白质的基本性质包括其相对分子质量、 氨

基酸组成和等电点等。 用 Bioedit 及 DNAStar 分析
软件对绵羊 STMN2 基因编码产物的理化性质进行
预测， 其氨基酸组成见图 2。 STMN2 基因编码 179
个氨基酸， 组成最多的氨基酸是 Lys （赖氨酸），
所占比例为 19.82%。 其理论分子量约为 12.5�KD，
理论等电点为 11.57。

2.3 绵羊 STMN2 编码产物序列同源性分析
从图 3 可以看出， STMN2 在很多物种中都有

表达， 绵羊与小鼠、 山羊和牛的 STMN2 氨基酸序
列完全相同， 且与人、 大鼠、 鸡、 猪的同源性较
高， 这说明 STMN2 在各个物种中的表达是相对保
守的。 STMN2 编码产物系统发育树证明， 绵羊和图 1 绵羊 STMN2 基因序列的 ORF 分析

图 2 绵羊 STMN2编码产物氨基酸组成
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图 3 8个物种的 STMN2 基因编码产物序列的同源性分析
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牛、 山羊、 小鼠在系统发育树中的距离最近（图4）。

2.4 绵羊 STMN2编码产物亚细胞定位分析
通过工具 PSORTⅡ预测 STMN2 编码产物的亚

细胞定位， 从分析结果（表1）可知， 其分布在细胞
核的可能性为 47.8%， 分布在细胞质的可能性为
26.1%， 分布在细胞骨架的可能性为 13.0%， 分布
于线粒体的可能性为 13.0%。 由此推断， 绵羊
STMN2编码产物主要在细胞核中发挥生物学作用。

2.5 绵羊 STMN2编码产物结构功能预测与分析
Protfun 是一款预测分析蛋白结构功能域及功

能分类的分析软件。 我们通过 Protfun 分析软件预
测 STMN2 编码产物的功能， 从表 2 的结果分析可
知， 该蛋白主要具有生长因子的功能， 其可能性
最高（Odds=1.663）。 由此推断 STMN2 可能作为一
种生长因子参与机体的生物学调控。

2.6 绵羊 STMN2编码产物跨膜区域的预测与分析
由图 5 可知， STMN2 编码产物无跨膜区， 主

要位于细胞核内。

2.7 绵羊 STMN2编码产物二级结构的预测
通过线预测工具 Jpred 对绵羊 STMN2 氨基酸

序列进行二级结构预测， 结果如图 6 所示。 绵羊
STMN2 编码产物主要由 α 螺旋和无规则卷曲组
成， 从 N 端的第 4 个氨基酸才开始出现二级结构，
前 3 个氨基酸没有形成二级结构， STMN2 蛋白二
级结构由 4个 α 螺旋和 1 个 β 折叠构成。

3���结论
绵羊 STMN2 基因 ORF 长度为 540�bp， 编码

179 个氨基酸残基， Lys（赖氨酸）所占比例最高， 为
19.82%， 其理论分子量约为 12.5�KD， 理论等电点
为 11.57。

STMN2 在很多物种中都有表达， 其中绵羊与
和牛、 山羊和小鼠 STMN2 编码的氨基酸序列同源
性一致， 在系统发育树中的距离最近。

绵羊 STMN2 基因编码产物的二级结构主要以
α 螺旋和无规则卷曲为主， 主要位于细胞核中，
作为一种生长因子参与机体的生物学调控。
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图 6 绵羊 STMN2 编码产物二级结构预测
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摘要： 肥水耦合研究一直是节水技术和合理施肥研究的一个重要方面。 从根系分区施肥技术、 肥水耦合对
植物根系影响及其作用机理、 局部施有机肥与肥水耦合结合对植物叶片光合特性的影响等方面综述了肥水耦合相
关研究。
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Research Summary of Local Root Fertilization and
Water-fertilizer Coupling Technology

LI�Cuihong， ZHANG�Yongmao， FENG�Yuqin， CHEN�Dapeng， MU�Yuwen， WEI�Lijuan
（Institute� of� Agricultural� product� Storage� and� Processing� Research， Gansu� Academy� of� Agricultural� Sciences， Lanzhou� Gansu�
730070， China）

Abstract： The research of water -fertilizer coupling is always an import part of water -saving technology and rational
fertilization. This paper aim to describe the current situation of water-fertilizer coupling by the analysis of partition fertilization， the
influences and mechanism of action that the water-fertilizer coupling， partition fertilization effected on the root of plant， and the
photosynthetic characters of leaves effected by the partition organic-fertilization. Meanwhile， this paper looks forward to the future
of apple trees partition organic-fertilization.

Key words： Local root fertilization； Water-fertilizer coupling； Summary
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耦合多用在现代物理学上， 指两个（或两个以上） 体系或运动形式之间通过各种相互作用彼此影响
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