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　 　 摘要:　 热激蛋白 ７０(ＨＳＰ７０)是一类广泛存在于动植物体内的分子伴侣ꎬ并在各类生物或非生物胁迫过程中

发挥重要作用ꎮ 目前多种动植物体内的 ＨＳＰ７０ 已经得到系统鉴定ꎬ但对于鸡 ＨＳＰ７０ 尚缺乏全面分析ꎬ鉴于此ꎬ本
研究采用生物信息学方法对鸡基因组进行挖掘、鉴定和分析ꎮ 结果表明ꎬ在鸡基因组中鉴定出 １７ 个 ＨＳＰ７０ 基因家

族成员ꎬ它们分散在 ７ 条染色体上ꎬ出现 ６ 次串联重复ꎬ且无共线性ꎮ ＨＳＰ７０ 家族蛋白质理化性质差异较大ꎬ氨基

酸序列长度为４７２~９９８ ａａꎬ包含 １５ 个酸性蛋白质和 ２ 个碱性蛋白质ꎬ仅 ＨＳＰＡ１３(ｒｎａ￣ＮＭ＿００１０３０７９３.４)出现 １ 次跨

膜ꎮ 同一进化分支上ꎬ各成员的保守结构域具有一定相似性ꎬ且所有成员均具有 Ｍｏｔｉｆ１ꎮ 进化树分析结果表明ꎬ鸡、
人、鼠 ３ 个物种 ＨＳＰ７０ 中相同亚家族成员聚集在一起ꎬ表明 ＨＳＰ７０ 家族在不同物种间具有一定的保守性ꎮ 新城疫

病毒感染鸡的转录组数据分析结果表明ꎬ在新域疫病毒感染过程中ꎬ多数 ＨＳＰ７０ 基因家族成员表达量发生不同程

度下调ꎬ其中 ＨＳＰＡ８(ｒｎａ￣ＮＭ＿２０５００３.３)和 ＨＳＰＡ２(ｒｎａ￣ＮＭ＿００１００６６８５.１)表达量下调明显ꎬ二者有望成为新城疫防

治的新靶点ꎮ 本研究结果不仅为鸡 ＨＳＰ７０ 生物学功能研究奠定基础ꎬ还为其他物种相关研究提供理论参考ꎮ
关键词:　 鸡ꎻ ＨＳＰ７０ 家族基因ꎻ 生物信息学ꎻ 功能分析
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ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ａｄｏｐｔｅｄ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ｍｅｔｈｏｄｓ ｔｏ ｅｘｃａｖａｔｅꎬ ｉｄｅｎｔｉｆｙ ａｎｄ ａｎａｌｙｚｅ ｔｈｅ ｃｈｉｃｋｅｎ ｇｅｎｏｍｅ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ａ
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ｗｅｒｅ ｑｕｉｔｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ. Ｔｈｅ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｌｅｎｇｔｈ ｗａｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ４７２ ａａ ａｎｄ ９９８ ａａꎬ ａｎｄ ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ １５ ａｃｉｄｉｃ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ａｎｄ
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ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｄａｔａ ａｎａｌｙｓｉｓ
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　 　 热激蛋白 ７０(Ｈｅａｔ ｓｈｏｃｋ ｐｒｏｔｅｉｎ ７０ꎬＨＳＰ７０)ꎬ又
名热休克蛋白 ７０ꎬ是动植物体内结构保守的一类分

子伴侣ꎬ具有促进多肽折叠与去折叠、组装、降解等

多种功能ꎬ并在细胞稳态中发挥重要作用[１￣２]ꎮ 从结

构上看ꎬＨＳＰ７０ 家族蛋白质含有 ３ 个主要的功能域ꎬ
即 Ｎ￣末端三磷酸腺苷(ＡＴＰ)酶结构域(ＮＢＤ)、Ｃ 端

底物结合域( ＳＢＤ)以及可变 Ｃ 端形成的“ ｌｉｄ” 结

构[３￣４]ꎮ ＨＳＰ７０ 家族成员可在多种生命进程中发挥

重要调节功能[５￣６]ꎬ当生物体遭受外界胁迫时ꎬ会促

发 ＨＳＰ７０ 在体内大量合成ꎬ并通过与靶蛋白结合的

方式稳定生物大分子结构ꎬ保护生物体免受危

害[７￣８]ꎮ
鸡作为世界上饲养数量最多的禽类动物[９]ꎬ每

年出栏量约超过６.００×１０１０羽ꎬ已成为人类重要的动

物蛋白质来源[１０]ꎮ 新城疫(Ｎｅｗｃａｓｔｌｅ ｄｉｓｅａｓｅꎬＮＤ)
是危害禽类养殖业的主要疫病之一ꎬ具有传播迅速、
致死率高的特点ꎬ已被中国列为二类传染病[１１]ꎬ对
ＮＤ 的防治具有重要意义ꎮ 随着科学技术的完善和

发展ꎬ鸡全基因组测序已经完成ꎬ但目前关于鸡

ＨＳＰ７０ 家族基因研究的相关报道较少ꎮ 本研究拟通

过对鸡 ＨＳＰ７０ 进行鉴定和分析ꎬ全面解析该家族基

因的结构特征、进化关系及其功能等信息ꎬ并进一步

揭示鸡 ＨＳＰ７０ 在新城疫病毒(ＮＤＶ)感染过程的调

节机理ꎬ以期为新城疫的防治提供理论指导ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 鸡 ＨＳＰ７０ 家族蛋白质鉴定

鸡 基 因 组 ( 版 本 号: ｂＧａｌＧａｌ１. ｍａｔ. ｂｒｏｉｌｅｒ.
ＧＲＣｇ７ｂꎬｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ. ｎｃｂｉ. ｎｌｍ. ｎｉｈ. ｇｏｖ / ｇｅｎｏｍｅ / ?
ｔｅｒｍ＝ｃｈｉｃｋｅｎ)、注释信息及新城疫感染的转录组数

据(ＰＲＪＮＡ６７５６９８)均来自 ＮＣＢＩ 数据库ꎬ通过比对

ＨＳＰ７０ 隐马尔可夫模型(ｈｔｔｐ: / / ｐｆａｍ. ｘｆａｍ. ｏｒｇ / )获

取鸡 ＨＳＰ７０ 氨基酸序列信息ꎬ并进一步利用保守结

构域数据库(ＣＤＤꎬ ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ. ｎｃｂｉ. ｎｌｍ. ｎｉｈ. ｇｏｖ /
ｃｄｄ / ? ｔｅｒｍ＝)筛查其是否含有特征结构域ꎬ最终确

定鸡 ＨＳＰ７０ 家族成员ꎮ
１.２　 鸡 ＨＳＰ７０ 家族生物信息学分析

采 用 ＥｘＰＡＳｙ ( ｈｔｔｐ: / / ｗｅｂ. ｅｘｐａｓｙ. ｏｒｇ / ｐｒｏｔ￣

ｐａｒａｍ / )对鸡 ＨＳＰ７０ 家族蛋白质的等电点和相对分

子质量进行分析ꎻ通过 ＷｏＬＦ ＰＯＲＳＴ(ｈｔｔｐｓ: / / ｗｏｌｆｐ￣
ｓｏｒｔ.ｈｇｃ.ｊｐ / )预测亚细胞定位ꎻ利用 ＴＭＨＭＭ￣２.０ 网

站 ( ｈｔｔｐｓ: / / ｓｅｒｖｉｃｅｓ. ｈｅａｌｔｈｔｅｃｈ. ｄｔｕ. ｄｋ / ｓｅｒｖｉｃｅ. ｐｈｐ?
ＴＭＨＭＭ￣２.０)获取鸡 ＨＳＰ７０ 家族蛋白质氨基酸序列

长度和跨膜次数ꎻ使用 ＭＥＭＥ( ｈｔｔｐ: / / ｍｅｍｅ￣ｓｕｉｔｅ.
ｏｒｇ / ｔｏｏｌｓ / ｍｅｍｅ)预测鸡 ＨＳＰ７０ 保守基序ꎻ利用注释

文件获取 ＨＳＰ７０ 家族基因编码区(ＣＤＳ)和非编码

区(ＵＴＲ) 信息ꎻ 采用 ＧＳＤＳ 实现基因结构可视

化[１２]ꎻ使用 ＭＥＧＡ Ｘ 邻接法(ＮＪ)构建鸡、人、鼠的

系统发育树[１３]ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 鸡 ＨＳＰ７０ 家族蛋白质鉴定及其特性分析

本研究共鉴定出 １７ 个 ＨＳＰ７０ 家族成员ꎬ氨基

酸长度为４７２~ ９９８ ａａꎬ相对分子质量为５２ １３３.８８~
１１２ ０４０.８０ꎬ包含 ２ 个碱性蛋白质(ＨＳＰＡ１２Ａ. ３ 和

ＨＳＰＡ１２Ａ.４ꎬ等电点为 ８􀆰 ５１)和 １５ 个酸性蛋白质

(等电点为５.０１~ ６􀆰 ３２)ꎮ 亚细胞定位结果(表 １)表
明ꎬ有 １１ 个成员定位于细胞质ꎬ占比最多ꎬ有 ４ 个成

员定位于内质网ꎬ而位于线粒体和胞外的成员相对

较少ꎮ 此外ꎬ除 ＨＳＰＡ１３ 有 １ 次跨膜外ꎬ其余成员跨

膜次数均为 ０ 次ꎮ
２.２　 鸡 ＨＳＰ７０ 家族成员结构分析

为了更好地了解鸡 ＨＳＰ７０ 家族蛋白质结构特

征ꎬ利用 ＭＥＭＥ(ｈｔｔｐ: / / ｍｅｍｅ￣ｓｕｉｔｅ.ｏｒｇ / ｔｏｏｌｓ / ｍｅｍｅ)
对蛋白质保守基序进行分析ꎬ结果(图 １ａ)表明ꎬ同
一分支上的保守基序在数量和顺序上的相似性较

高ꎬ不同分支间差异较大ꎬ且所有成员均含有 Ｍｏ￣
ｔｉｆ１ꎬ表明该家族成员间可能具有相同的功能位点ꎮ
Ｍｏｔｉｆ１~Ｍｏｔｉｆ１０ 组成见图 １ｃꎮ 对于基因结构而言ꎬ
在同一分支上ꎬ除了极个别成员相对其他成员的结

构有较大差异外ꎬ从整体上看ꎬＣＤＳ 和 ＵＴＲ 的构成

基本相似(图 １ｂ)ꎮ
２.３　 鸡 ＨＳＰ７０ 家族成员系统发育分析

基于鸡 ＨＳＰ７０ 氨基酸序列ꎬ构建其与人、鼠

ＨＳＰ７０ 家族成员的系统进化树ꎮ 图 ２ 显示ꎬ３ 个物

１７７朱　 淼等:鸡 ＨＳＰ７０ 家族基因鉴定及功能分析



种间均含有 ＨＳＰＨ１、ＨＳＰＡ２、ＨＳＰＡ４、ＨＳＰＡ４Ｌ、ＨＳ￣
ＰＡ５、ＨＳＰＡ８、 ＨＳＰＡ９、 ＨＳＰＡ１２Ａ、ＨＳＰＡ１３、 ＨＳＰＡ１４
以及 ＨＹＯＵ１ꎮ 但 鸡 的 ＨＳＰ７０ 家 族 中 未 发 现

ＨＳＰＨ１Ａ、ＨＳＰＨ１Ｂ、ＨＳＰＨ１Ｌ、ＨＳＰＡ６ (仅存在于鼠

中)和 ＨＳＰＡ７(仅存在于人中)ꎮ

表 １　 鸡 ＨＳＰ７０ 家族蛋白质特征

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｃｈｉｃｋｅｎ ＨＳＰ７０ ｆａｍｉｌｙ ｐｒｏｔｅｉｎｓ

基因识别号　 　 蛋白质
名称

等电点
相对分
质量

亚细胞
定位

氨基酸序列
长度(ａａ)

跨膜次数
(次)

对应基因染色体位置

所在染色体
起始位点

(ｂｐ)
终止位点

(ｂｐ)

ｒｎａ￣ＮＭ＿２０５４９１.２ ＨＳＰＡ５.１ ５.１２ ７２ ０１８.５１ 内质网 ６５２ ０ 染色体 １７ １０ １９９ ７６２ １０ ２０３ ８２６

ｒｎａ￣ＸＭ＿０４０６４８９８０.２ ＨＳＰＡ５.２ ５.１２ ７２ ０１８.５１ 内质网 ６５２ ０ 染色体 １７ １０ １９９ ７６２ １０ ２０３ ８３４

ｒｎａ￣ＮＭ＿００１００６１４７.２ ＨＳＰＡ９ ６.０９ ７３ １６２.２９ 线粒体 ６７５ ０ 染色体 １３ ２ ４０５ ３０５ ２ ４２６ ６９０

ｒｎａ￣ＮＭ＿２０５００３.３ ＨＳＰＡ８ ５.３７ ７０ ８７１.０１ 细胞质 ６４６ ０ 染色体 ２４ ３ １２８ ６４３ ３ １３３ ７７０

ｒｎａ￣ＮＭ＿００１００６６８５.１ ＨＳＰＡ２ ５.６５ ６９ ９１３.１０ 细胞质 ６３４ ０ 染色体 ５ ５２ ３８４ ６２３ ５２ ３８６ ９４２

ｒｎａ￣ＸＭ＿０４６９００４１７.１ ＨＳＰＡ４.２ ５.２５ ９４ ２４０.２５ 细胞质 ８４０ ０ 染色体 １３ １６ ７５３ １５４ １６ ７７０ １２１

ｒｎａ￣ＸＭ＿４１４６５５.８ ＨＳＰＡ４.１ ５.２５ ９４ ２４０.２５ 细胞质 ８４０ ０ 染色体 １３ １６ ７５３ １５４ １６ ７７０ １２１

ｒｎａ￣ＮＭ＿００１０１２５７６.２ ＨＳＰＡ４Ｌ ５.３７ ９４ ７５１.３８ 细胞质 ８４３ ０ 染色体 ４ ３３ ８７７ ６９７ ３３ ９０４ ７５２

ｒｎａ￣ＸＭ＿０１５２７７９２４.４ ＨＳＰＨ１.１ ５.０５ ９１ ３１９.８５ 细胞质 ８１２ ０ 染色体 １ １７４ ８４７ ３７９ １７４ ８６９ ３７２

ｒｎａ￣ＮＭ＿００１１５９６９８.２ ＨＳＰＨ１.２ ５.０１ ９６ ０８４.８１ 细胞质 ８５６ ０ 染色体 １ １７４ ８４７ ３７９ １７４ ８６９ ３７２

ｒｎａ￣ＮＭ＿００１０３０７９３.４ ＨＳＰＡ１３ ６.３０ ５２ １３３.８８ 内质网 ４７２ １ 染色体 １ ９８ ２１７ １７６ ９８ ２２４ ８５６

ｒｎａ￣ＮＭ＿００１３９６４３１.１ ＨＳＰＡ１４ ５.１９ ５４ ０２４.７５ 胞外 ５０５ ０ 染色体 １ ８ ０２６ ７０９ ８ ０３７ ６３６

ｒｎａ￣ＮＭ＿００１３９５９８４.１ ＨＹＯＵ１ ５.１８ １１２ ０４０.８０ 内质网 ９９８ ０ 染色体 ２４ ５ ７０３ ４００ ５ ７１７ ２７１

ｒｎａ￣ＸＭ＿０２５１５１７４７.３ ＨＳＰＡ１２Ａ.４ ８.５１ ６６ ５５４.３１ 细胞质 ５９１ ０ 染色体 ６ ２９ ６５９ ６８６ ２９ ７４８ ４０６

ｒｎａ￣ＸＭ＿０４６９４３２７４.１ ＨＳＰＡ１２Ａ.３ ８.５１ ６６ ５５４.３１ 细胞质 ５９１ ０ 染色体 ６ ２９ ６５９ ６８６ ２９ ７１１ ２９０

ｒｎａ￣ＸＭ＿０４６９４３２７３.１ ＨＳＰＡ１２Ａ.１ ６.２１ ７４ ５４８.０３ 细胞质 ６６９ ０ 染色体 ６ ２９ ６５９ ６８６ ２９ ７１０ ６４９

ｒｎａ￣ＸＭ＿０１５２８８９２２.４ ＨＳＰＡ１２Ａ.２ ６.３２ ７４ ６７６.２０ 细胞质 ６７０ ０ 染色体 ６ ２９ ６５９ ６８６ ２９ ７１０ ６４９

２.４　 鸡 ＨＳＰ７０ 家族基因染色体定位及共线性分析

根据基因定位信息绘制鸡 ＨＳＰ７０ 基因家族成

员在染色体上的分布模式图ꎬ图 ３ 显示ꎬ１７ 个家族

成员无规律分散在 ７ 条染色体上ꎬ其中 １ 号染色体

和 ６ 号染色体上基因分布较多ꎬ各有 ４ 个ꎬ４ 号染色

体和 ５ 号染色体上基因分布较少ꎬ各有 １ 个ꎬ此外ꎬ
１７ 个成员间共出现 ６ 次串联重复ꎮ 由图 ３ｂ 可知ꎬ
基因间未发现共线性ꎬ表明串联重复可能是鸡

ＨＳＰ７０ 基因家族的主要扩张因素之一ꎮ
２.５　 鸡 ＨＳＰ７０ 基因家族成员在新城疫病毒感染条

件下的表达特性

　 　 为了解鸡 ＨＳＰ７０ 基因家族成员在生物胁迫环

境中的调节机制ꎬ本研究分析了该家族成员在正常

情况和新城疫病毒(ＮＤＶ)感染情况下的基因表达

量ꎮ 图 ４ 显示ꎬ１７ 个鸡 ＨＳＰ７０ 基因家族成员中有

１０ 个基因在 ＮＤＶ 感染后表达量下调ꎬ１ 个基因表达

量上调ꎬ其中 ＨＳＰＡ８( ｒｎａ￣ＮＭ＿２０５００３.３)和 ＨＳＰＡ２
(ｒｎａ￣ＮＭ＿００１００６６８５.１)的表达量下调明显ꎬ表明二

者可能在鸡抵御 ＮＤＶ 感染过程中发挥重要作用ꎬ有
望成为新城疫治疗的新靶点ꎮ

３　 讨 论

ＨＳＰ７０ 作为热激蛋白重要成员之一ꎬ在生物的
抗逆胁迫和生长发育过程中发挥重要调节作用[１４]ꎬ
因此对鸡 ＨＳＰ７０ 家族成员的全面鉴定和分析具有

重要意义ꎮ 本研究通过生物信息学的方法共鉴定出

１７ 个 ＨＳＰ７０ 家族成员ꎬ其在氨基酸序列长度、等电

点、相对分子质量等方面均存在一定差异ꎮ 亚细胞

定位结果表明ꎬ鸡 ＨＳＰ７０ 主要分布在细胞质、内质

网ꎬ推测 ＨＳＰ７０ 家族成员可能在鸡的整个生命活动

过程中均发挥重要调节作用[１５]ꎮ ＨＳＰ７０ 家族大多

数成员定位于细胞质内ꎬ这与已报道的牛[１６] 以及绿
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ａ:鸡 ＨＳＰ７０ 家族蛋白质基序分布模式ꎻｂ:鸡 ＨＳＰ７０ 家族基因结构ꎻｃ:鸡 ＨＳＰ７０ 家族蛋白质保守基序序列ꎮ
图 １　 鸡 ＨＳＰ７０ 家族成员结构特征

Ｆｉｇ.１　 Ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｔｈｅ ｃｈｉｃｋｅｎ ＨＳＰ７０ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ

豆[６]等动植物中 ＨＳＰ７０ 家族成员的定位情况相一

致ꎮ 在福寿螺鉴定出的 １３ 个 ＨＳＰ７０ 家族成员中有

６ 个定位于细胞质中ꎬ其中有 ４ 个 (ＰｃａＨＳＰ７０￣１、
ＰｃａＨＳＰ７０￣４、ＰｃａＨＳＰ７０￣８、ＰｃａＨＳＰ７０￣９)在热应激中

表达量显著变化[１７]ꎻ而三疣梭子蟹的 ９ 个 ＨＳＰ７０
家族成员中有 ５ 个定位在细胞质中ꎬ其中 ＨＳＣ７０ｌ.２
参与了低盐胁迫反应[１８]ꎮ 在本研究中ꎬ定位于细胞

质中的鸡 ＨＳＰＡ２ 和 ＨＳＰＡ８ 参与了新城疫病毒感染

宿主的过程ꎬ说明 ＨＳＰ７０ 在细胞质中发挥功能是其

应对各种生物和非生物胁迫的重要作用方式ꎮ 保守

基序和基因结构分析结果表明ꎬ同一分支上基因构

成相近ꎬ不同分支间差异较大ꎬ这可能是导致基因功

能发生分化或进化的原因之一[１９]ꎮ 通过构建鸡、人
和鼠的进化树ꎬ发现 ３ 个物种中相同类型的 ＨＳＰ７０
家族成员各自聚集ꎬ表明 ＨＳＰ７０ 家族成员在不同物

种间具有一定稳定性ꎬ但同时鸡中又缺少人和鼠的

３７７朱　 淼等:鸡 ＨＳＰ７０ 家族基因鉴定及功能分析



图 ２　 ＨＳＰ７０ 家族成员进化树分析

Ｆｉｇ.２　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＨＳＰ７０ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ

个别家族成员ꎬ该差异的产生可能是由于不同纲

(鸡属于鸟纲ꎬ人和鼠属于哺乳纲)物种间的亲缘关

系较远ꎮ 对鸡 ＨＳＰ７０ 家族成员进行进化树分析ꎬ有
助于根据其他物种中已验证的基因功能推测鸡中相

近基因的功能ꎬ为后续对鸡 ＨＳＰ７０ 基因家族成员功

能探索提供参考ꎮ
　 　 ＨＳＰ７０ 与病毒、细菌感染密切相关[２０]ꎮ 对鸡转

录组数据进行分析ꎬ发现在 ＮＤＶ 感染过程中 ＨＳＰＡ８
(ｒｎａ￣ＮＭ＿２０５００３.３)和 ＨＳＰＡ２( ｒｎａ￣ＮＭ＿００１００６６８５.
１)的表达量明显下调ꎬ表明二者可能参与调控宿主

体内病毒复制过程ꎮ ＨＳＰＡ８ 和 ＨＳＰＡ２ 对体内病毒

进行调控的作用机制已有相关报道ꎬ如 ＨＳＰＡ８ 可调

节鸡巨噬细胞增殖、凋亡及其免疫功能ꎬ与巨噬细胞

耐受性和自身稳定性相关[２１]ꎻＨＳＰＡ２ 可通过与猪

传染性胃肠炎病毒非结构蛋白质发生互作ꎬ进而促

进该病毒的复制[２２]ꎻ乙肝病毒通过上调 ｍｉＲ￣３８２ /
１９ａ 可靶向抑制 ＨＳＰＡ２ 表达ꎬ使 ＨＳＰＡ２ 在 Ｈｅｐ Ｇ２.
２１５ 细胞系中表达下调[２３]ꎻＨＳＰＡ８ 作为禽传染性支

气管炎病毒的黏附分子ꎬ可以通过与该病毒发生互

作的方式抑制此病毒在细胞中的复制[２４]ꎻ此外ꎬＨＳ￣
ＰＡ８ 还可通过与糖蛋白发生互作抑制埃博拉病毒颗

粒复制[２５]ꎮ 综上可知ꎬＨＳＰＡ２ 和 ＨＳＰＡ８ 可能是抑

制宿主体内病毒复制的潜在靶基因ꎬ但具体的靶向

作用位点及作用机制有待于后续深入探究ꎬ本研究

结果可为 ＮＤ 防治奠定理论基础ꎮ

４　 结 论

关于 ＨＳＰ７０ 在多种动植物体内的功能及其相
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ａ:ＨＳＰ７０ 基因家族成员染色体定位ꎬ其中弧线代表基因间存在串联复制ꎻｂ:ＨＳＰ７０ 基因家族成员共线性分析ꎮ
图 ３　 ＨＳＰ７０ 基因家族成员染色体定位及其共线性分析

Ｆｉｇ.３　 Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍａｌ ｌｏｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｏｌｌｉｎｅａｒｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＨＳＰ７０ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ

图 ４　 正常鸡和新城疫病毒感染鸡中 ＨＳＰ７０ 基因家族成员表达

模式

Ｆｉｇ.４ 　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎ ｏｆ ＨＳＰ７０ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ ｉｎ
ｎｏｒｍａｌ ａｎｄ Ｎｅｗｃａｓｔｌｅ ｄｉｓｅａｓｅ ｖｉｒｕｓ ( ＮＤＶ ) ￣ｉｎｆｅｃｔｅｄ
ｃｈｉｃｋｅｎｓ

关机制已得到广泛研究[２６￣２９] ꎬ但对鸡 ＨＳＰ７０ 家族

成员的研究还远远不够ꎮ 本研究通过对鸡 ＨＳＰ７０
基因家族成员进行鉴定及生物信息学分析ꎬ发现

ＨＳＰＡ２ 和 ＨＳＰＡ８ 可能是抑制 ＮＤＶ 感染鸡的潜在

靶点ꎬ这一结果可为后续研究 ＨＳＰ７０ 功能奠定理
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