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中华蜜蜂 DnaJB6的生物信息学
分析与功能预测
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摘 要：DnaJB6是重要的辅助伴侣分子，与多聚
谷氨酰胺疾病、亨廷顿舞蹈症等多种人类重大疾病的
发生密切相关。以往的研究不仅解析了人 DnaJB6的
结构，而且揭示了它在疾病发生中的作用。但是，作
为热激蛋白家族的成员之一，在其他物种中的结构及
功能却少有报道。旨在利用生物信息学软件分析中华
蜜蜂 DnaJB6的理化性质、保守结构域、跨膜结构、
亚细胞定位、信号序列、修饰位点、亲缘关系、高级
结构和互作蛋白。理化性质分析显示：DnaJB6由 327
个氨基酸残基组成带正电的不稳定亲水蛋白；结构域
分析结果表明：DnaJB6具有保守的 J结构域，但是
没有跨膜结构域；亚细胞定位和信号序列分析发现：
它由核定位信号序列介导定位于细胞核，同时，修饰
位点预测显示 DnaJB6一共有 15个糖基化和 49个磷
酸化修饰位点；预测的二级结构主要为α螺旋、β
折叠和无规卷曲；构建的系统进化树显示：蜜蜂属的
中华蜜蜂 DnaJB6与熊蜂属进化关系较近；蛋白质互
作分析发现：DnaJB6与多个热激蛋白相互作用，特
别是 Hsp70 家族的蛋白。可为进一步研究中华蜜蜂
DnaJB6的结构与功能提供理论依据。

关键词：中华蜜蜂； DnaJB6； 生物信息学；
热激胁迫

中图分类号：S891+.1 文献标识码： A
文章编号：1003-9139 （2021） 07-0010-10

Bioinformatics Analysis and Functional
prediction of DnaJB6 from Apis cerana

cerana
ZHAO Hang，ZHANG Wen-bao，ZHANG Shu-xin，HE

Xue-mei，LIANG Li
（College of Life Sciences, Qufu Normal University，

Qufu 273165，China）

Abstract： DnaJB6 is an important
co-chaperone molecule that has been implicated
in the development of many major human diseases
such as polyglutamine disease and Huntington's
chorea. Previous studies have not only determined
the structure of human DnaJB6, but also revealed
its role in the pathogenesis of disease. However,
as a member of the heat shock protein family, its
structure and function have been rarely reported.
In this work, we aim to analyze the
physicochemical properties, conserved structural
domains, transmembrane structures, subcellular
localization, signal sequences, modification sites,
genetic relationship, spatial structures and
interacting proteins of Apis cerana cerana DnaJB6
using bioinformatics software. Physicochemical
properties results showed that DnaJB6 is a
positively charged unstable hydrophilic protein
consisting of 327 amino acid residues. The results
of domain analysis demonstrated that DnaJB6 has a
conserved J domain but no transmembrane
structural domain. Subcellular localization and
signal sequence analysis revealed that it is
located in the nucleus mediated by nuclear
localization signal sequences. In the meantime,
the prediction of modification sites manifested a
total of 15 glycosylation and 49 phosphorylation
modification sites for DnaJB6. The predicted
secondary structures are mainly α-helix, β-fold
and random coiling. A phylogenetic tree was
constructed showing that DnaJB6 of the Apis is
evolutionarily related to the Bombus.
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Protein-protein interaction analysis manifested
that DnaJB6 interacted with several heat shock
proteins, especially Hsp70 family proteins. This
study can provide theoretical basis for further
research on the structure and function of DnaJB6
in Apis cerana cerana.

Key words： Apis cerana cerana； DnaJB6；
bioinformatics；heat stress；expression analysis

昆虫授粉是一项重要的生态系统服务，不
仅在野生植物的发育与繁衍中发挥重要作用，
而且保证了农作物的产量和品质 [1]。据统计，
大约有 65%的被子植物和 86%的农作物需要
昆虫授粉[2]。蜜蜂是最主要的授粉昆虫，大约
有 40%的昆虫授粉由蜜蜂完成。蜜蜂授粉可
以大幅提升农作物收益，我国每年由蜜蜂授粉
促进的农作物增产产值超过 500亿[3,4]。蜜蜂种
类繁多，其中意大利蜜蜂 （Apis mellifera
ligustica） 和中华蜜蜂（Apis cerana cerana） 是
我国 2个主要养殖品种 [5]。中华蜜蜂具有多种
优良特性，如相较于意大利蜜蜂，中华蜜蜂具
有更好的抗螨能力[6]。然而，从 1896年至今，
中华蜜蜂种群数量至少下降了 40%[7,8]。近年气
候变化、农药滥用、病虫害频发是中华蜜蜂种
群数量快速下降的主要驱动力[7,9,10]。

热激胁迫是环境胁迫的一种，它不仅扰
乱线粒体稳态、破坏细胞功能，导致细胞的
氧化损伤 [11]。对蜜蜂而言，热激胁迫虽然很
少直接杀死蜜蜂，但是会影响蜜蜂的分布、
行为和生理状态[12-14]。研究表明，热激胁迫对
蜜蜂的身体形态、生长发育和生殖功能产生
不利影响[15-18]。同时，热激胁迫还可以与其它
胁迫协同作用，降低蜜蜂对其它胁迫的耐受
能力 [12,19]。综上所述，热激胁迫对蜜蜂的生命
活动产生不可忽视的影响。

在进化过程中，蜜蜂获得了许多热激胁迫
防御机制，以减轻热激胁迫对自身的伤害 [20]。
在行为水平上，当蜂巢温度过高时，工蜂会煽
动翅膀增加散热。同时，增加负责采水蜜蜂的
数量，并将采集到的水洒在蜂巢上，以降低蜂
巢温度[21-23]。在分子水平上，蜜蜂通过上调多
种基因和蛋白的表达来抵御热激胁迫，如热激
蛋白家族（Heat shock protein，Hsp）、核因子

Y（Nuclear factor Y, NF-Y）、乙酰胆碱酯酶 1
（Acetylcholinesterase 1, AchE1） [24-26]。其中，
Hsp家族是热激胁迫诱导表达的一类保守蛋白
质，能帮助蛋白质保持正确的构象，防止蛋
白质错误折叠和聚集[27]。研究发现，发挥分子
伴侣功能的 Hsp 家族是蜜蜂抵御热激胁迫的
关键蛋白。在热激胁迫条件下，蜜蜂的
sHsp22.6、Hsp60、Hsp70ab、Hsp90 均诱导表
达，帮助蜜蜂抵御热激胁迫[28-30]。这些结果表
明 Hsp家族在抵御热激胁迫中发挥重要作用。

DnaJ家族也称 Hsp40 家族，因具有高度
保守的 J结构域而得名。蜜蜂 DnaJ家族有二
十多个成员，依据结构特点分为 DnaJA、Dna-
JB、DnaJC 3个亚家族[31]。DnaJ作为辅助伴侣
蛋白，激活分子伴侣蛋白 Hsp70 的 ATP酶活
性，参与蛋白质的翻译、折叠、去折叠、转位
和降解过程 [32]。DnaJB6 是广泛表达、功能多
样的 1个 J结构域蛋白[34]。它具有 3个保守结
构域，分别为 N端的 J结构域、G/F富集区和
C 端的丝氨酸富集区域 [35,36,37]。由于选择性剪
接，人的 DnaJB6具有 2个不同长度的 cDNA，
它们编码 2种不同的蛋白质，分别称为 Dna-
JB6a 和 DnaJB6b [38]。它们的 N 端氨基酸残基
相同，但是 DnaJB6a 的 C 端有 105 个氨基酸
残基而 DnaJB6b 的 C 端仅有 10 个氨基酸残
基 [39]。C 端氨基酸的差异使二者具有不同的
亚细胞定位。DnaJB6a具有核定位信号序列，
定位于细胞核；DnaJB6b 则缺少核定位信号
序列，主要定位于细胞质[40]。在哺乳动物中，
DnaJB6 参与多种生命活动，如小鼠胎盘发
育、疾病、神经干细胞的自我更新等[41-45]。但
是，作为热激蛋白家族的成员之一，DnaJB6
在中华蜜蜂中的结构以及在热激胁迫中的作
用却少有报道。
本研究主要对中华蜜蜂 DnaJB6进行生物

信息学分析，并检测其在热激胁迫下的表达
模式，从而阐明 DnaJB6 在中华蜜蜂抵御热激
胁迫中的可能作用。本研究可为进一步研究
中华蜜蜂 DnaJB6 的结构与功能提供理论依
据。同时，还丰富了蜜蜂热激胁迫响应机制
的理论知识，对蜜蜂的育种工作有一定的指
导作用。
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表 2 中华蜜蜂 DnaJB6 的多种理化性质

Molecular weight Molecular Formula Theoretical pI Asp+Glu Arg+Lys Ins tability index Aliphatic index GRAVY

37 214.39 C1647H2527N479O501S5 9.71 39 54 45.83 47.09 -0.913

软件 功能 网址 /下载地址

DNAMAN 7.0
氨基酸序列计算与多序列比

对
https://www.lynnon.com/

Blast 多序列比对 https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi

ProtParam 理化性质计算 https://web.expasy.org/protparam/

Protscale 亲疏水性分析 https://web.expasy.org/protscale/

CD-Search 保守结构域检索 https://www.ncbi.nlm.nih.
gov/Structure/cdd/wrpsb.cgi

TMHMM Server v. 2.0 跨膜螺旋预测 http://www.cbs.dtu.dk/services/TMHMM/

PSORT II Prediction 亚细胞定位分析 https://psort.hgc.jp/form2.html

SignalP-5.0 Server 信号肽分析 http://www.cbs.dtu.dk/services/SignalP/

软件 功能 网址 /下载地址

NLStradamus 1.8核定位信号序列分析
http://www.moseslab.csb.utoronto.

ca/NLStradamus/

NetOGlyc 4.0 Server糖基化位点修饰分析 http://www.cbs.dtu.dk/services/NetOGlyc/

NetPhos 3.1 Server磷酸化位点修饰分析 http://www.cbs.dtu.dk/services/NetPhos/

Mega 7 系统进化树构建 https://megasoftware.net/

Psipred 4.0 二级结构预测 http://bioinf.cs.ucl.ac.uk/psipred/

Swiss-model 三级结构预测 https://swissmodel.expasy.org/

Pymol 2.4.1 三维结构可视化 https://pymol.org/2/

String 11.0 蛋白质互作分析 https://string-db.org/

表 1 本文使用的多个生物信息学分析软件

1 材料与方法

1.1 核酸和氨基酸序列
先前实验室同学克隆得到的中华蜜蜂

DNAJB6 的编码区 （Coding sequence，CDS）。
其他 10 种昆虫的 DnaJB6 氨基酸序列是从
NCBI数据库下载的，它们的登录号及物种名
分 别 为 XP_006564598（ Apis mellifera） 、
XP_006619442 （Apis dorsata）、XP_012342620
（Apis florea）、XP_016919326 （Apis cerana）、
XP_033185595（ Bombus vancouverensis
nearcticus） 、 XP_012135622 （ Megachile
rotundata） 、 XP_011138491 （ Harpegnathos
saltator）、 XP_029665386 （Formica exsecta）、
XP_035726509（ Vespa mandarinia） 、

XP_015182179（Polistes dominula）。
1.2 生物信息学分析

首先依据标准密码子表，计算 DnaJB6 的
CDS编码的氨基酸序列。然后，进入 Blastx分
析界面，选择默认数据库、物种 insects (taxid:
6960)，对 DNAJB6 的 CDS 进行比对，寻找与
其编码相似蛋白质的基因，初步预测 DnaJB6
的功能。再利用多种生物信息学软件分析
DnaJB6 的理化性质、保守结构域、跨膜结构、
亚细胞定位、信号序列、蛋白质修饰位点、蛋
白质同源性、二级结构、三级结构、相互作用
的蛋白。本文使用的各种生物信息学分析软件
详见表 1，未特殊说明的生物信息学软件，均
使用默认参数进行分析预测。

2 结果与分析

2.1 生物信息学分析结果

2.1.1理化性质分析结果

为了确定中华蜜蜂 DnaJB6 的各种理化性
质，我们利用 ProtParam 计算了它的多个参
数，结果如表 2 所示。表 2 显示，DnaJB6 相
对 分 子 质 量 为 37.21 kD， 分 子 式 为

C1647H2527N479O501S5。在所有氨基酸残基中，带
负电荷的氨基酸残基有 39个，带正电荷的氨
基酸残基 54个，理论等电点为 9.71。DnaJB6
的不稳定系数为 45.83，大于 40 表示蛋白质
不稳定。同时，该蛋白质的脂溶系数为
47.09，总的亲水性平均系数为 -0.913。上述
结果表明，DnaJB6 是一个带正电的不稳定的
亲水性蛋白。

为了进一步掌握中华蜜蜂 DnaJB6 的亲水
性，我们使用 Protscale 进行更加准确的亲疏

水性分析，结果如图 1 和表 3 所示。图 1 和
表 3 显示，在所有氨基酸中，疏水性最强的
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是第 160 位的甘氨酸残基，其得分为 1.344；
亲水性最强的是 323位的赖氨酸残基，其得分
为 -3.500。并且该蛋白质 83%的氨基酸残基
得分为负数，负数表示亲水性。该结果进一步
验证了中华蜜蜂 DnaJB6 的亲水性。

2.1.3保守结构域分析结果
为了确定中华蜜蜂 DnaJB6 的保守结构

域，我们利用 CD-Search 分析它的氨基酸系
列，从而找到保守结构域，结果如图 2所示。
图 2 显示，DnaJB6 的 3-66 位氨基酸构成
Pfam序号为 PF00226 的 J 结构域。并且 HPD
基序与其它的 5 个氨基酸残基构成保守的
Hsp70 相互作用位点，介导 DnaJB6 与 Hsp70
的相互作用。这结果表明，中华蜜蜂 DnaJB6
具有保守的 J结构域，属于 DnaJ超家族。

2.1.4跨膜结构分析结果
为了获知中华蜜蜂DnaJB6是否具有跨膜结

构，我们使用 TMHMMServer v.2.0分析其氨基酸
序列，确定其是否具有可形成跨膜结构的α-螺
旋，结果如图 3所示，DnaJB6蛋白不仅跨膜螺
旋数为零，而且没有跨膜信号。由此可推测中华
蜜蜂DnaJB6不具有跨膜结构，不属于膜蛋白。

2.1.5亚细胞定位分析结果
为了确定中华蜜蜂 DnaJB6 的亚细胞定

位，我们采用 PSORT II Prediction 预测其亚细
胞定位，结果如表 4所示。从表 4 可以看出，
DnaJB6有 73.9%的可能定位于细胞核，14.4%
的可能定位在细胞质，定位线粒体和细胞骨架
的概率均为 4.3%。通过上述结果可知中华蜜
蜂 DnaJB6很可能是定位于细胞核的核蛋白。

2.1.6信号序列分析结果
为了确定中华蜜蜂 DnaJB6是否具有信号

序列。如果有，有的又是哪类信号序列。我们
使用 SignalP-5.0 Server分析其是否具有信号肽，
结果如表 5所示，DnaJB6具有信号肽的可能性
仅为 0.06%，无信号肽的概率为 99.94%。由此
可断定,中华蜜蜂DnaJB6无信号肽。

表 4 中华蜜蜂 DnaJB6 亚细胞定位预测结果

Subcellular localization Likelihood

Nuclear 73.9%

Cytoplasmic 14.4%

Mitochondrial 4.3%

Cytoskeletal 4.3%

表 5 中华蜜蜂 DnaJB6 信号肽分析结果

Protein type Likelihood

Signal peptide （Sec/SPI） 0.06%

Other（No signal peptide） 99.94%

图 1 中华蜜蜂 DnaJB6亲疏水性分析结果

表 3 中华蜜蜂 DnaJB6 的亲疏水分析结果

Site Amino acid type Score Site Amino acid type Score

160 G 1.344 323 K -3.500

outside

图 3 中华蜜蜂 DnaJB6跨膜结构分析结果
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it
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transmembrane inside
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图 2 中华蜜蜂 DnaJB6保守结构域分析结果

Query seq
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图 7 11种膜翅目昆虫 DnaJB6的多序列比对结果

为了确定中华蜜蜂是否具有核定位信号，
我们使用 NLStradamus 1.8 分析其可能具有的
核定位信号，结果如图 4 所示。图 4 显示，
DnaJB6 有 86.7%的可能性具有核定位信号，
核定位序列为 318-327 位的 TKKHDKSKRK。
该结果表明，中华蜜蜂 DnaJB6很可能具有核
定位信号序列。

2.1.7蛋白质修饰位点分析结果
为了解中华蜜蜂 DnaJB 的肽链合成后加

工情况，我们使用 NetPhos 3.1 Server分析磷酸
化修饰位点，结果如图 5。图 5显示，DnaJB6
具有 49个可能的磷酸化修饰位点。在这些磷
酸化位点中，丝氨酸、苏氨酸、酪氨酸位点分
别为 30、15、4个。并且，不同位点的氨基酸
残基由不同的蛋白质激酶磷酸化。

为了解中华蜜蜂 DnaJB 的糖基化修饰情
况，我们使用 NetOGlyc 4.0 Server分析 DnaJB6
的糖基化修饰位点，结果如图 6所示。图 6显
示，DnaJB6 具有 15 个潜在的糖基化修饰位
点，分别是 15、 16、 74、 165、 169、 172、
173、175、177、227、229、240、307、311、
318位氨基酸。在这些糖基化修饰位点中，丝
氨酸有 11个、苏氨酸为 4个。综合磷酸化修
饰位点结果可知，中华蜜蜂 DnaJB6肽链合成
后，需要进行糖基化和磷酸化修饰才能形成成
熟的蛋白质。

2.1.8蛋白质同源性分析结果
为了研究中华蜜蜂 DnaJB6 在进化过程中

的保守性，我们下载了中华蜜蜂 DnaJB6 的
Blastp序列比对结果中的蜜蜂科 6个物种、蚁
科 2个物种和胡蜂科 2个物种的氨基酸序列。
在 DNAMAN软件中，利用全局比对算法进行
多序列比对，计算这 11条序列的总体相似度，
结果如图 7所示，黑色标记的是相同的氨基酸
位点，粉色标记的是 75%相似度以上的氨基
酸位点，蓝色标记的是 50%相似度以上的氨
基酸位点，未标记的为 50%以下的氨基酸位
点，短横线为插入的空位。这 11条氨基酸的
总相似度达到 86.73%。由此可知，DnaJB6 在
进化过程中较为保守。

图 5 中华蜜蜂 DnaJB6磷酸化修饰位点分析结果

Senine Threonine Tyrosine Threshold

图 6 中华蜜蜂 DnaJB6糖基化修饰位点分析结果

Senine Threohlne

gl
yc
os
yl
al
io
n
po
le
nl
ia
l

Sequence posilion

Threshold

Ph
os
ph
on
la
ll
on
po
te
nl
la
l

Sequence posltion

pr
ob
ab
il
it
y

图 4 中华蜜蜂 DnaJB6核定位信号序列分析结果
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为了探究膜翅目 DnaJB6 之间的亲缘关
系，我们使用 Mega7软件中的最大简约法构建
蜜蜂科中蜜蜂属的 Apis mellifera、Apis dorsata、
Apis florea、Apis cerana、 Apis cerana cerana、
熊蜂属的 Bombus nearcticus 、切叶蜂属的
Megachile rotundata； 蚁 科 的 Harpegnathos
saltator、Formica exsecta 和胡蜂科 Vespa man-
darinia、Polistes dominula 的系统进化树，结果
如图 8所示。从图 8 可以看出，蚁科和胡蜂科
聚为一类，再与 Megachile rotundata和 Bombus
nearcticus 聚成大类。在自展检验值高于 70
的分支中，蚁科的两个物种离中华蜜蜂的
遗传距离最远，熊蜂属的 Bombus nearcticus
遗传距离最近。由此推测，在膜翅目 Dna-
JB6 的遗传进化上，相较于蚁科，中华蜜
蜂与胡蜂科亲缘关系更近；在蜜蜂科中，
熊蜂属与中华蜜蜂的亲缘关系更近，切叶
蜂属较远。

2.1.9蛋白质结构预测结果
为了解中华蜜蜂 DnaJB6 的二级结构，我

们利用 Psipred 4.0 预测它的二级结构，结果如
图 9所示。图 9显示，DnaJB 的二级结构主要
包括7个α螺旋（粉红色）、6个β叠片（黄
色） 和多个无规卷曲（灰色）。其中，DnaJB6
的 4-7、16-30、39-55、59-73 位的 4 个 α
螺旋构成保守 J结构域。并且，第二个和第三
个螺旋之间包含一个保守的 HPD基序。由此
可知，中华蜜蜂 DnaJB6 的二级结构主要为α
螺旋、β折叠和无规卷曲。

为了探究中华蜜蜂 DnaJB6 的三维结构，
我们采用同源建模的方法，对中华蜜蜂 Dna-
JB6 的三维结构进行预测，结果如表 6 和图
10A 所示。表 6 和图 10A 显示，Swiss-model
软件以 PDB数据库中序号为 6u3r.1 的蛋白为
模板。它与中华蜜蜂 DnaJB6 的序列相似度为
52.69%。该三维结构预测的 GMQE 值为 0.4，
QMEAN 为 -4.13，存在形式为单体。并且，
为了更好的展示中华蜜蜂 DnaJB6 的三维结
构，我们利用 Pymol 2.4.1 软件对其三维结构
进行可视化。同时，计算 DnaJB6三维结构的
表面静电势分布，显示最保守的 HPD基序的
棒状结构，可视化结果如图 10B所示。

在 A和 B 图卡通模式的三维结构中，不
同颜色代表不同的二级结构。B图的表面静电
势分布图中的红色代表负的静电势，蓝色代表
正的静电势。

图 8 最大简约法构建的 DnaJB6系统进化树

表 6 同源建模结果的参数

Template Sequence identity GMQE QMEAN Oligo- State

6u3r.1.A 52.69% 0.4 -4.13 Monomer

图 10 中华蜜蜂 DnaJB6的三维结构预测及其可视化结果

A B

图 9 中华蜜蜂 DnaJB6二级结构预测结果

Helix Slrand Coil

hellx1 hellx2 hellx3

hellx3 hellx4

Apis mcnifcra

Apis cerana

Apis cerana cerana

Apis dorsata

Apis florea

Formicldae

Vospidac

Apoidea

15



蜜蜂杂志 (月刊) JOURNAL OF BEE（Monthly） NO.7 2021 Jul.

2.1.10蛋白质互作分析结果
为了研究与中华蜜蜂 DnaJB6 相互作用的

蛋白质，我们使用 String11.0软件分析与其相
互 作 用 的 蛋 白 质 。 String11.0 自 动 匹 配
LOC408966蛋白质作为相似蛋白质，并依此进
行蛋白质互作分析，得到的结果如图 11所示。
图 11显示，高度可信（得分高于 0.7） 的相互
作用蛋白质有 7个，其中有 4个 Hsc70蛋白质
家 族 蛋 白 ， 分 别 为 Hsc70-3、 Hsp70cb、
Hsc70-4 和 Hsc70-5。Hsc70 是 Hsp70 家族的
成员。这些结果表明，中华蜜蜂 DnaJB6 与多
种热激蛋白家族蛋白质相互作用，特别是
Hsc70蛋白家族。并且，很可能作为辅助伴侣
分子，与 Hsp70 相互作用，从而发挥生物功
能。

2.2 讨论
由于选择性剪接，DnaJB6具有多个亚型。

在东方蜜蜂中，DnaJB6 具有 2 个亚型，分别
为长 327 bp的亚型 1 （XP_016919326） 和 290
bp的亚型 2 （XP_016919327） [46]。通过序列比
对发现，克隆得到中华蜜蜂 DnaJB6 与东方蜜
蜂的 DnaJB6亚型 1完全相同，亚型 2缺少的
59-95 位氨基酸残基。中华蜜蜂 DnaJB6 的
59-73位氨基酸构成 J结构域的第四个α-螺
旋 （图 9）。但是，利用 Psipred 4.0 对东方蜜
蜂 DnaJB6亚型 2进行二级结构预测却发现其
59-69位仍可以形成α-螺旋，即其仍具有 4
个α-螺旋组成的 J结构域。尽管在哺乳动物
中，DnaJB6 的部分亚型可能会因为缺少 C端

的核定位信号序列而分布于细胞质，这可能会
造成二者功能上的差异[40]。但同时，也有研究
报道，在热激胁迫条件下，定位于细胞质的亚
型可以转移至细胞核[47]。这些结果表明，由于
选择性剪接形成的中华蜜蜂 DnaJB6 的两个亚
型在功能上很可能相同。

蛋白质由 20种常见氨基酸连接而成。由
于不同氨基酸侧链残基的性质差异，氨基酸的
组成、排列赋予了蛋白质特性，如等电点、半
衰期、亲 /疏水性、稳定性等。预先掌握蛋白
质这些特征参数，有利于开展后续的生化实
验。中华蜜蜂 DnaJB6总的亲水性平均系数为
-0.913，并且 83%的氨基酸表现为亲水性（表
3和图 1）。这些结果表明，该蛋白质很可能易
溶于水。同时，DnaJB6 含有的带正电的残基
明显多于带负电的残基，说明中华蜜蜂 Dna-
JB6带正电。

结构域是在二级结构基础上形成的三级结
构局部折叠区，是相对独立的稳定的紧密球状
实体。在进化过程中，相对保守的结构域称为
保守结构域。并且保守结构域多为蛋白质的功
能结构域。DnaJ 蛋白家族的保守结构域为 J
结构域。并且，J结构域包含 4 个α- 螺旋，
其中螺旋Ⅱ和螺旋Ⅲ反向平行，通过含 HPD
基序的柔性环相连，两端的短螺旋Ⅰ、Ⅳ则稳
定反向平行螺旋间的相互作用 [48]。其中的
HPD是 DnaJ蛋白最保守的基序，同时也是激
活 Hsp70 的 ATP 酶活性所必须的 [49]。中华蜜
蜂 DnaJB6具有较为保守的由 4个α-螺旋构
成的 J 结构域 （图 9）。并且，具有保守的
HPD基序。DnaJB6作为 DnaJ蛋白质家族的一
员，可能参与蛋白质的翻译、折叠、去折叠、
转位和降解过程[32]。

蛋白质磷酸化修饰是指肽链合成后加工过
程中，在各种蛋白激酶的作用下，将 ATP的
γ- 磷酸基转移到蛋白质的 Ser、Thr、Tyr 残
基的羟基上的过程，是存在于各类生物中调节
蛋白质活性的一种基本的、普遍的机制。并
且，蛋白质的磷酸化修饰也影响蛋白质的高级
结构的形成。糖基化修饰能够改变蛋白质的构
象，提高蛋白质的稳定性。中华蜜蜂 DnaJB6
具有 15 个糖基化与 49 个磷酸化修饰位点

图 11 中华蜜蜂 DnaJB6相互作用蛋白质的预测结果
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（图 5 和图 6）。并且，DnaJB6 蛋白为不稳定
蛋白（表2）。综上可推测，磷酸化与糖基化修
饰可能是维持 DnaJB6稳定的重要原因。

同源建模指在已经通过实验方法测定三级
结构的蛋白质的数据库中，选取与待测蛋白质
同源性较高的蛋白质作为模板，再利用计算机
模拟和计算预测其三维空间结构。模板与中华
蜜蜂 DnaJB6 的序列相似度为 52.69%。并且，
同源建模的 GMQE值为 0.4，QMEAN 为 -4.13
（表 6）。这些结果表明，预测获得的三维结构
模型的可信度一般，需要进一步的实验验证与
调整。
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