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【摘要】　目的　应用生物信息学软件和方法对布鲁氏菌ＶｉｒＢ１２基因编码蛋白的结构及功能进行预测和分析。　方法

　从ＮＣＢＩ数据库中获取 ＶｉｒＢ１２基因核酸序列及其编码蛋白的氨基酸序列信息；使用 ＰｒｏｔＰａｒａｍ 及 ＰｒｏｔＳｃａｌｅ对

ＶｉｒＢ１２蛋白的理化性质和亲疏水性进行分析；运用ＳｉｇｎａｌＰ６．０、ＴＭＨＭＭ和ＮｅｔＰｈｏｓ分析预测ＶｉｒＢ１２的信号肽序列、

跨膜区结构及磷酸化位点；分别运用ＳＯＰＭＡ和ＳＷＩＳＳＭＯＤＥＬ预测 ＶｉｒＢ１２蛋白的二级结构和三级结构；运用 ＡＢ

Ｃｐｒｅｄ和ＳＹＦＰＥＩＴＨＩ预测ＶｉｒＢ１２蛋白的Ｂ细胞和Ｔ细胞抗原表位；运用ＳＴＲＩＮＧ预测与 ＶｉｒＢ１２蛋白发生相互作用

的蛋白，并对其参与的生物过程进行功能富集分析；运用 ＭＥＧＡＸ对ＶｉｒＢ１２蛋白的进化关系进行分析。　结果　预测

ＶｉｒＢ１２蛋白的相对分子质量为１９．０２８×１０
３。该蛋白由５１９个核苷酸编码，１７２个氨基酸残基构成，平均疏水系数为－

０．２２９，为亲水蛋白。ＶｉｒＢ１２蛋白在Ｎ端有一段脂蛋白信号肽序列，其水解位点位于第１５和第１６个氨基酸之间，无跨

膜区域，有１１个磷酸化优势位点。二级结构中无规则卷曲（Ｃｃ）含量占４３．０２％，α螺旋（Ｈｈ）含量占３８．９５％，β折叠

（Ｅｅ）占１３．９５％，β转角（Ｔｔ）占４．０７％。该蛋白有１５个Ｂ细胞优势抗原表位，６个限制性ＣＴＬ细胞的抗原表位，有７个

限制性Ｔｈ细胞抗原表位。ＶｉｒＢ１２蛋白主要与ＶｉｒＢ９、ＶｉｒＢ１０、ＶｉｒＢ１１、ＴｏｌＢ和ｎｕｏｌ蛋白存在相互作用，ＧＯ富集分析显

示其主要参与细菌致病的生物学过程。　结论　生物信息学分析ＶｉｒＢ１２蛋白具有良好的抗原优势表位，参与布鲁氏菌

感染宿主过程，是研究布鲁氏菌致病机制的重要靶标蛋白。
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　　布鲁氏菌病（ｂｒｕｃｅｌｌｏｓｉｓ）是布鲁氏菌（犅狉狌犮犲犾犾犪．

狊狆狆）感染引起的人畜共患传染病，在全球７０多个国

家流行［１２］，对公共卫生安全和畜牧业健康发展造成严

重影响［３］。人主要因接触患病动物而造成感染，近些

年来我国人感染布鲁氏菌病病例数和发病率持续处于

高位［４５］。布鲁氏菌可在宿主体内造成持续性感染，但

其感染机制仍不明确［６］。因此，研究布鲁氏菌的分子

致病机制具有重要意义。

四型分泌系统（Ｔ４ＳＳ）是布鲁氏菌的重要毒力因

子，对布鲁氏菌的感染和复制起重要作用［７］。Ｔ４ＳＳ

可使布鲁氏菌将效应蛋白转运至宿主细胞内，进而通

过效应蛋白调控细胞的一系列通路，促进细菌定殖于

细胞［８］。Ｔ４ＳＳ由 ＶｉｒＢ１ＶｉｒＢ１２共１２个蛋白组成，

ＶｉｒＢ１２蛋白是Ｔ４ＳＳ的一个重要的毒力因子，在感染

布鲁氏菌的动物血清中可持续的检测到其抗体 ［９１０］。

研究显示，ＶｉｒＢ１２基因缺失不影响布鲁氏菌存活的稳

定性和感染力，但对菌株的毒力有一定影响［１１］。但是

该蛋白在布鲁氏菌感染机制中的功能仍不清楚。本研

究对牛种布鲁氏菌Ａ１９株的ＶｉｒＢ１２蛋白进行生物信

息学分析，为布鲁氏菌ＶｉｒＢ１２蛋白在感染机制及临床

诊断功能研究提供理论基础。

材料与方法

１　材料

牛种布鲁氏菌Ａ１９株的ＶｉｒＢ１２基因及其编码蛋

白质氨基酸序列来自于 ＮＣＢＩＧｅｎＢａｎｋ（ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．

ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／ｇｅｎｂａｎｋ）公布的基因组信息。ＶｉｒＢ１２

的基因ＩＤ为ＮＺ＿ＣＰ０３０７５２．１，该基因编码蛋白ＩＤ为

ＷＰ＿００２９６６５２１．１。

２　方法

２．１　ＶｉｒＢ１２基因序列分析　从ＮＣＢＩ数据库中获得

基因序列，使用 ＯＲＦＦｉｎｄｅｒ（ｈｔｔｐｓ：／／ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．

ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／ｏｒｆｆｉｎｄｅｒ／）分析其开放阅读框。

２．２　ＶｉｒＢ１２蛋白的生物信息学分析　运用Ｅｘｐａｓｙ

ＰｒｏｔＰａｒａｍ（ｈｔｔｐｓ：／／ｗｅｂ．ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ／ｐｒｏｔｐａｒａｍ／）和

ＰｒｏｔＳｃａｌｅ（ｈｔｔｐｓ：／／ｗｅｂ．ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ／ｐｒｏｔｓｃａｌｅ／）等软

件对ＶｉｒＢ１２蛋白的一级结构、亲疏水性等理化性质进

行分析；运用ＳｉｇｎａｌＰ６．０（ｈｔｔｐｓ：／／ｓｅｒｖｉｃｅｓ．ｈｅａｌｔｈ

ｔｅｃｈ．ｄｔｕ．ｄｋ／ｓｅｒｖｉｃｅ．ｐｈｐ？ＳｉｇｎａｌＰ６．０）对ＶｉｒＢ１２蛋

白的信号肽序列进行分析；运用 ＴＭＨＭＭ２．０（ｈｔ

ｔｐｓ：／／ｓｅｒｖｉｃｅｓ．ｈｅａｌｔｈｔｅｃｈ．ｄｔｕ．ｄｋ／ｓｅｒｖｉｃｅ．ｐｈｐ？

ＴＭＨＭＭ２．０）分析ＶｉｒＢ１２蛋白的跨膜区；运用Ｎｅｔ

Ｐｈｏｓ３．１分析蛋白的氨基酸磷酸化位点；运用 Ｍｏｔｉｆ

Ｓｃａｎ（ｈｔｔｐｓ：／／ｍｙｈｉｔｓ．ｓｉｂ．ｓｗｉｓｓ／ｃｇｉｂｉｎ／ｍｏｔｉｆ＿ｓｃａｎ）

分析蛋白的翻译后修饰位点；运用ＳＯＰＭＡ（ｈｔｔｐｓ：／／

ｎｐｓａｐｒａｂｉ．ｉｂｃｐ．ｆｒ／ｃｇｉｂｉｎ／ｎｐｓａ＿ａｕｔｏｍａｔ．ｐｌ？ｐａｇｅ

＝／ＮＰＳＡ／ｎｐｓａ＿ｓｏｐｍａ．ｈｔｍｌ）对 ＶｉｒＢ１２蛋白的二级

结构进行预测分析；运用ＳＷＩＳＳＭＯＤＥＬ（ｈｔｔｐｓ：／／

ｓｗｉｓｓｍｏｄｅｌ．ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ／ｉｎｔｅｒａｃｔｉｖｅ）预测分析ＶｉｒＢ１２

蛋白的三级结构；运用在线分析软件ＡＢＣｐｒｅｄ和ＳＹ

ＦＰＥＩＴＨＩ对ＶｉｒＢ１２蛋白的Ｂ细胞和Ｔ细胞抗原表

位进行预测分析，并根据分析阈值筛选优势抗原表位；

运用ＳＴＲＩＮＧ（ｈｔｔｐｓ：／／ｗｗｗ．ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ／ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ／

ｓｔｒｉｎｇ）对与ＶｉｒＢ１２蛋白产生相互作用的蛋白和参与

的生物过程进行预测分析。对 ＶｉｒＢ１２蛋白序列进行

ＢＬＡＳＴ同源比对，使用 ＭＥＧＡ软件构建 ＭＬ（Ｍａｘｉ

ｍｕｍＬｉｋｅｌｉｈｏｏｄ）系统进化树，开展进化分析。

结　果

１　犞犻狉犅１２蛋白的理化性质与一级结构

分析显示，ＶｉｒＢ１２蛋白由５１９个核苷酸编码，１７２

个氨基酸组成，其中以脯氨酸 （１２．８％），缬氨酸

（９．９％），丙氨酸（９．９％）３种氨基酸的组成比例较高；

带正负电荷的残基数分别为１９和９，由２７０６个原子

构成，分子式为 Ｃ８５０Ｈ１３６６Ｎ２４８Ｏ２３６Ｓ６，相对分子质量

１９．０２８×１０
３，理论等电点为１０．２８。ＶｉｒＢ１２蛋白在

２８０ｎｍ处消光系数为２２５８５时的吸光度为１．１８７。

当该蛋白序列的Ｎ端是甲硫氨酸时，预测其半衰期为

３０ｈ。脂肪族氨基酸指数为９０．７，蛋白不稳定性指数

为６９．２２，显示该蛋白质为不稳定蛋白。

２　犞犻狉犅１２蛋白的亲疏水性

利用ＰｒｏｔＳｃａｌｅ分析ＶｉｒＢ１２蛋白的２０种氨基酸

的亲水性，结果显示亲水性最大值２．６３３，最小值－

１．８５６，由此计算出亲水性平均值 －０．２２９，表明

ＶｉｒＢ１２蛋白总体偏向亲水，属于亲水蛋白（图１）。

图１　犞犻狉犅１２蛋白的亲疏水性分析

犉犻犵．１　犃犳犳犻狀犻狋狔犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳犞犻狉犅１２狆狉狅狋犲犻狀

３　犞狉犻犅１２蛋白的二级结构

利用ＳＯＭＰＡ预测 ＶｉｒＢ１２蛋白的二级结构，其
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中无规则卷曲 （Ｃｃ）占 ４３．０２％，α 螺旋 （Ｈｈ）占

３８．９５％，β折叠（Ｅｅ）占１３．９５％，β转角（Ｔｔ）占４．０７％

（图２）。

图２　犞犻狉犅１２蛋白的二级结构预测

犉犻犵．２　犘狉犲犱犻犮狋犻狅狀狅犳狊犲犮狅狀犱犪狉狔狊狋狉狌犮狋狌狉犲狅犳犞犻狉犅１２狆狉狅狋犲犻狀

４　犞犻狉犅１２蛋白的信号肽、跨膜区及氨基酸磷酸化位

点预测

运用ＳｉｇｎａｌＰ６．０对ＶｉｒＢ１２蛋白Ｎ端的７０个氨

基酸进行信号肽分析，显示该蛋白有一段由第１１５位

氨基酸组成的脂蛋白信号肽序列，概率为０．９９６，表明

该蛋白为分泌蛋白（图３）。跨膜区分析表明 ＶｉｒＢ１２

蛋白无跨膜区结构（图 ４）。利用 ＮｅｔＰｈｏｓ３．１ 对

ＶｉｒＢ１２蛋白的磷酸化位点进行预测，显示具有６个丝

氨酸型、４个苏氨酸型和１个酪氨酸型磷酸化优势位

点（图５）。利用 Ｍｏｔｉｆｓｃａｎ对 ＶｉｒＢ１２蛋白的修饰位

点进行预测，该蛋白含有Ｎ豆蔻酰化位点（１０３１０８）、

蛋白激酶 Ｃ磷酸化位点（２６２８）、类 ＯｍｐＡ 结构域

（５８１７２）及原核生物膜脂蛋白脂质附着位（１１６）。

图３　犞犻狉犅１２蛋白的信号肽序列预测

犉犻犵．３　犘狉犲犱犻犮狋犻狅狀狅犳狊犻犵狀犪犾狆犲狆狋犻犱犲狅犳犞犻狉犅１２狆狉狅狋犲犻狀

５　犞犻狉犅１２蛋白的三级结构预测分析

利用蛋白质分析系统ＳＷＩＳＳＭＯＤＥＬ软件分析

ＶｉｒＢ１２蛋白序列，预测 ＶｉｒＢ１２蛋白的三级结构模型

（图６）。该结果来源于数据库模板３ｔｄ５．３．Ｂ，基于鲍

曼不动杆菌的类 ＯｍｐＡ结构域的三维建模
［１２］，该模

型的最高ＧＭＱＥ指数为０．３６，ＱＭＥＡＮ指数为０．６，

表明数据库中已有的蛋白模板与ＶｉｒＢ１２蛋白结构的

符合率较低。

图４　犞犻狉犅１２蛋白的跨膜区预测

犉犻犵．４　犘狉犲犱犻犮狋犻狅狀狅犳狋狉犪狀狊犿犲犿犫狉犪狀犲犱狅犿犪犻狀狊狅犳犞犻狉犅１２狆狉狅狋犲犻狀

图５　犞犻狉犅１２蛋白的磷酸化位点预测

犉犻犵．５　犘狉犲犱犻犮狋犻狅狀狅犳狆犺狅狊狆犺狅狉狔犾犪狋犻狅狀狊犻狋犲狊狅犳犞犻狉犅１２狆狉狅狋犲犻狀

图６　犞犻狉犅１２蛋白的三级结构预测

犉犻犵．６　犘狉犲犱犻犮狋犻狅狀狅犳狋犲狉狋犻犪狉狔狊狋狉狌犮狋狌狉犲狅犳犞犻狉犅１２狆狉狅狋犲犻狀

６　犞犻狉犅１２蛋白的抗原表位预测

应用ＡＢＣｐｒｅｄ对ＶｉｒＢ１２蛋白的Ｂ细胞抗原表位

进行预测分析，当阈值为０．５６时得到１５个ＶｉｒＢ１２蛋

白的Ｂ细胞优势抗原表位（表１）。应用ＳＹＦＰＥＩＴＨＩ

分析ＶｉｒＢ１２蛋白的Ｔ细胞抗原表位，当分析阈值为

２１时，ＶｉｒＢ１２蛋白有６个 ＨＬＡＡ０２：０１限制性

ＣＴＬ细胞的抗原表位（表２）和７个 ＨＬＡＤＲＢ１

０４０１限制性Ｔｈ细胞抗原表位（表３）。

７　犞犻狉犅１２蛋白的相互作用网络及功能富集分析预测

ＳＴＲＩＮＧ 分 析 表 明，ＶｉｒＢ１２ 蛋 白 与 ＶｉｒＢ９、

ＶｉｒＢ１０、ＶｉｒＢ１１、ＴｏｌＢ和ｎｕｏｌ蛋白存在相互作用机制

（图７）。ＧＯ富集分析显示ＶｉｒＢ１２蛋白主要参与细菌

致病的生物学过程。
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表１　犞犻狉犅１２蛋白的犅细胞抗原表位预测

犜犪犫犾犲１　犘狉犲犱犻犮狋犻狅狀狅犳犅犮犲犾犾犲狆犻狋狅狆犲狊狅犳犞犻狉犅１２狆狉狅狋犲犻狀

排序

Ｒａｎｋ

抗原表位序列

Ｓｅｑｕｅｎｃｅ

氨基酸起始位置

Ｓｔａｒｔｐｏｓｉｔｉｏｎ

评分

Ｓｃｏｒｅ

１ ＲＩＴＩＳＹＡＰＶＫＤＹＡＳＮＡ １３８ ０．９２

２ ＰＫＨＩＮＶＲＧＬＴＤＮＮＣＰＰ ９６ ０．９０

３ ＤＹＡＳＮＡＰＬＳＰＧＲＶＬＮＲ １４８ ０．９０

４ ＬＲＬＱＶＦＰＱＥＰＴＡＱＡＴＭ ４２ ０．８５

５ ＰＫＰＰＴＶＳＧＲＨＲＩＰＩＮＳ ２０ ０．８５

６ ＰＱＥＰＴＡＱＡＴＭＷＰＡＲＰＰ ４８ ０．８３

７ ＱＡＴＭＷＰＡＲＰＰＫＱＴＶＮＶ ５４ ０．７９

８ ＣＰＰＰＧＤＴＱＶＡＲＶＲＡＬＡ １０９ ０．７９

９ ＳＧＲＨＲＩＰＩＮＳＰＡＡＱＥＥ ２６ ０．７３

１０ ＰＡＡＱＥＥＬＲＬＱＶＦＰＱＥＰ ３６ ０．７１

１１ ＴＶＮＶＹＦＰＱＤＶＴＶＦＲＰＴ ６６ ０．７０

１２ ＤＶＴＶＦＲＰＴＳＡＱＩＮＱＬＨ ７４ ０．６４

１３ ＶＡＲＶＲＡＬＡＩＹＮＷＬＩＮＱ １１７ ０．６４

１４ ＹＮＷＬＩＮＱＧＶＰＡＳＲＩＴＩ １２６ ０．６０

１５ ＰＧＲＶＬＮＲＲＶＤＩＥＩＬＲＫ １５７ ０．５６

表２　犞犻狉犅１２蛋白的限制性犆犜犔细胞的抗原表位预测

犜犪犫犾犲２　犘狉犲犱犻犮狋犲犱犆犜犔犮犲犾犾犲狆犻狋狅狆犲狊狅犳犞犻狉犅１２狆狉狅狋犲犻狀

排序

Ｒａｎｋ

抗原表位序列

Ｓｅｑｕｅｎｃｅ

氨基酸起始位置

Ｓｔａｒｔｐｏｓｉｔｉｏｎ

评分

Ｓｃｏｒｅ

１ ＱＬＨＴＬＬＷＰＶ ８７ ２５

２ ＶＭＶＡＣＡＶＳＬ ５ ２３

３ ＡＬＡＩＹＮＷＬＩ １２２ ２３

４ ＬＬＷＰＶＰＫＨＩ ９１ ２２

５ ＴＬＶＭＶＡＣＡＶ ３ ２１

６ ＡＱＩＮＱＬＨＴＬ ８３ ２１

表３　犞犻狉犅１２蛋白的限制性犜犺细胞抗原表位预测

犜犪犫犾犲３　犘狉犲犱犻犮狋犻狅狀狅犳犜犺犮犲犾犾犲狆犻狋狅狆犲狊狅犳犞犻狉犅１２狆狉狅狋犲犻狀

排序

Ｒａｎｋ

抗原表位序列

Ｓｅｑｕｅｎｃｅ

氨基酸起始位置

Ｓｔａｒｔｐｏｓｉｔｉｏｎ

评分

Ｓｃｏｒｅ

１ ＬＱＶＦＰＱＥＰＴＡＱＡＴＭＷ ４４ ２８

２ ＬＡＩＹＮＷＬＩＮＱＧＶＰＡＳ １２３ ２８

３ ＬＶＭＶＡＣＡＶＳＬＡＡＣＳＳ ４ ２６

４ ＥＬＲＬＱＶＦＰＱＥＰＴＡＱＡ ４１ ２６

５ ＮＶＹＦＰＱＤＶＴＶＦＲＰＴＳ ６８ ２２

６ ＴＬＬＷＰＶＰＫＨＩＮＶＲＧＬ ９０ ２２

７ ＴＩＳＹＡＰＶＫＤＹＡＳＮＡＰ １４０ ２２

８　犞犻狉犅１２蛋白的进化分析

利用 ＭＥＧＡＸ构建ＶｉｒＢ１２蛋白的 ＭＬ进化树，

结果见图８。布鲁氏菌Ａ１９株的ＶｉｒＢ１２蛋白与牛种

布鲁氏菌、猪种布鲁氏菌和鲸种布鲁氏菌的外膜蛋白

具有较近的遗传进化关系，与该属的羊种布鲁氏菌也

来自同一进化分支，与克雷伯菌、沙门菌和假单胞菌的

外膜蛋白遗传进化关系较远。

讨　论

动物布鲁氏菌病对我国的畜牧业发展和公共卫生

安全造成严重困扰［１３］。布鲁氏菌在侵入机体的过程

中，主要通过逃避免疫系统的识别，可在脾脏、淋巴结

和巨噬细胞等免疫系统中定居增殖，从而引起慢性感

染［１４］。因此分析和明确布鲁氏菌自身蛋白组分是研

究其致病机制的重要途径。研究表明，布鲁氏菌

ＶｉｒＢ１２蛋白具有良好的免疫原性
［１５１６］。蛋白质组学

研究表明ＶｉｒＢ１２基因可抑制布鲁氏菌中某些毒力蛋

白的表达，这些蛋白均位于胞浆和细胞膜上［１７］。上述

研究均证实ＶｉｒＢ１２蛋白参与布鲁氏菌的毒力水平调

控。

图７　犛犜犚犐犖犌分析犞犻狉犅１２蛋白的相关作用蛋白

犉犻犵．７　犘狉狅狋犲犻狀犻狀狋犲狉犪犮狋犻狅狀狑犻狋犺犞犻狉犅１２狆狉狅狋犲犻狀犪狀犪犾狔狊犲犱犫狔犛犜犚犐犖犌

图８　基于 犕犔算法构建的犞犻狉犅１２蛋白系统进化树

犉犻犵．８　犘犺狔犾狅犵犲狀犲狋犻犮狋狉犲犲狅犳犞犻狉犅１２狆狉狅狋犲犻狀犫犪狊犲犱狅狀犕犔犪犾犵狅狉犻狋犺犿

生物信息学分析被广泛应用于蛋白质的生物学特

性及生物功能的分析和研究，可为研究疾病发生机制

和疫苗研发提供科学依据［１８１９］。本研究运用生物信息

学软件对布鲁氏菌ＶｉｒＢ１２蛋白的结构和功能进行了

分析和预测，结果表明该蛋白为不稳定亲水性蛋白。

信号肽序列分析显示ＶｉｒＢ１２蛋白含有一段脂蛋白信

号肽序列，无跨膜区域，提示该蛋白可能从胞浆内合成

后迁移到细胞膜表面，从而可在血清中持续检测到该

蛋白的抗体［９］。ＶｉｒＢ１２蛋白的二级结构中无规卷曲

占比较高，显示其可能存在较多抗原表位。而在线软

件ＡＢＣｐｒｅｄ和ＳＹＦＰＥＩＴＨＩ分析的预测结果也显示

出ＶｉｒＢ１２含有较多的Ｂ细胞和 Ｔ细胞优势抗原表

位，与文献［２０］的研究结果一致。互作蛋白网络及生

·０５２１·
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物学功能预测分析显示，ＶｉｒＢ１２ 蛋白与 ＶｉｒＢ９、

ＶｉｒＢ１０、ＶｉｒＢ１１、ＴｏｌＢ和ｎｕｏｌ蛋白存在相互作用。其

中ＶｉｒＢ９、ＶｉｒＢ１０和 ＶｉｒＢ１１蛋白在布鲁氏菌持续感

染宿主细胞和复制过程起关键作用［２１］。ＴｏｌＢ是细菌

外膜上的转运蛋白，而ｎｕｏｌ蛋白主要在微生物与外界

进行离子交换的过程中起作用。如铜绿假单胞菌

ＯｐｒＦ蛋白功能研究表明，该蛋白与ＶｉｒＢ１２蛋白序列

有较高相似度，是一种细胞外膜孔蛋白，为保持该细菌

完整毒力的必要蛋白，ＯｐｒＦ蛋白缺失后会加速生物

膜的形成和Ｐｅｌ胞外多糖的产生
［２２］。易新萍等［２３］和

叶锋等［２４］分别构建了缺失 ＶｉｒＢ１２ 基因的 Ａ１９

△ＶｉｒＢ１２和 Ｒｅｖ．１△ＫａｎＶｉｒＢ１２疫苗株，２株疫苗

的动物实验结果表明ＶｉｒＢ１２蛋白与布鲁氏菌的持续

感染和复制等功能相关，该结论也与ＧＯ分析预测结

果相一致。

综上所述，ＶｉｒＢ１２蛋白是布鲁氏菌的重要毒力因

子，并通过与其发生互相作用关系的蛋白影响布鲁氏

菌的生存。本研究采用进行生物信息学方法对

ＶｉｒＢ１２蛋白的信号肽序列、跨膜区、Ｂ细胞和Ｔ细胞

抗原表位以及与其互相作用蛋白及参与的生物学过程

进行了预测分析，预测结果与该基因缺失株的研究均

印证了ＶｉｒＢ１２蛋白在布鲁氏菌持续感染宿主细胞和

复制过程中的作用，但该蛋白与 ＶｉｒＢ９、ＶｉｒＢ１０、

ＶｉｒＢ１１、ＴｏｌＢ和ｎｕｏｌ等蛋白发生互作的相关机制有

待进一步探讨。
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