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汇报内容 

背景介绍 
基本信息 
蛋白序列分析 
进化树构建 
蛋白结构分析 
小结及展望 
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 The south of China is characterized as humid subtropical (tropical in 
Hainan) and is subject to extended periods of high ambient 
temperature and relative humidity in summer. 

Background 
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Heat Stress 

Feed intake     50%（Huber,1996） 

Milk production     more than 10%   
（Collie et al.,1982）  

Background 

Harms: 
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Background 

THI=0.81*T+（0.99*T-14.3）*RH /100+46.3 
        T: Temperature 

        RH: Relative Humidity 

Mild 
 

Moderate 
 

Serious 
 

Non 

72 78 82 

THI division of heat stress in dairy cow 

 The Temperature-Humidity Index (THI) is widely used in hot 
areas all over the world to assess the impact of heat stress 
on the livestock. 

Bohmanova, et al., 2007 

Armstrong, 1994 
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 The heat shock protein (HSP) family has long been 
associated with a generalized cellular stress response, 
particularly in terms of recognizing and chaperoning 
misfolded proteins.  
 

 Heat Stress        HSP  mRNA 
 

Background 

Mechanism          Bioinformatics          HSP  ? 



生物信息学工具的初步研究和结果 

目前，HSP70被认为是哺乳动物细胞HSPs中    
最重要，也是研究最为深入的HSPs家族 

Uniprot数据库中对Bovin.HSP70.1相关信息的
检索： 
蛋白名称：Heat shock 70 kDa protein 1A 
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蛋白大小：641 AA 
 



牛HSP70.1蛋白序列Blast结果 
物种及基因 E值 得分 Identity 
牛HSP70.2 0.0 1310 639/641(99%) 
牦牛HSP70.2 0.0 1304 636/641(99%) 
猪HSP70.2 0.0 1301 633/641(99%) 
苏门达腊猩猩HSP70.1 0.0 1297 633/641(99%) 
狼HSP70.1 0.0 1296 633/641(98%) 
猪HSP70.1 0.0 1249 624/641(97%) 
大鼠HSP70.1 0.0 1238 619/641(97%) 
小鼠HSP70.1 0.0 1228 612/641(95%) 
小家鼠HSP70.2 0.0 1227 600/642(93%) 
非洲绿猴HSP70.1 0.0 1196 619/641(97%) 



• 牛HSP70的两条蛋白序列作比对，发现第5,89位氨基酸不同，
其它完全一致。 



牛HSP70.1 Uniprot蛋白序列比对 
物种 物种 Length Score Identity Gaps 

Bos grunniens 牦牛 641 3255.0 640/641 (99.8%) 0/641 ( 0.0%) 
Bos indicus 瘤牛 641 3234.0 637/641 (99.4%) 0/641 ( 0.0%) 

Bubalus bubalis 水牛 641 3234.0 636/641 (99.2%) 0/641 ( 0.0%) 
Homo sapiens 人 641 3216.0 633/641 (98.8%) 0/641 ( 0.0%) 
Equus caballus 马 642 3222.0 634/642 (98.8%) 1/642 ( 0.2%) 

Macaca fascicularis 食蟹猴 641 3216.0 633/641 (98.8%) 0/641 ( 0.0%) 
Sus scrofa 猪 641 3172.0 624/641 (97.3%) 0/641 ( 0.0%) 

Capra hircus 山羊 641 3158.0 624/641 (97.3%) 0/641 ( 0.0%) 
Rattus norvegicus 大鼠 641 3163.0 619/641 (96.6%) 0/641 ( 0.0%) 

Mus musculus 小鼠 641 3137.0 612/641 (95.5%) 0/641 ( 0.0%) 
Monopterus albus 黄鳝 643 2825.5 547/643 (85.1%) 5/643 ( 0.8%) 



构建系统进化发育树 

 



使用ProtParam对该蛋白质进行理化性质分析： 

 Ala (A)  56  8.7% Gln (Q)  26  4.1% Leu (L)  50  7.8% Ser (S)  34  5.3% 

Arg (R)  34  5.3% Glu (E)  48  7.5% Lys (K)  49  7.6% Thr (T)  41  6.4% 

Asn (N)  31  4.8% Gly (G)  54  8.4% Met (M)  10  1.6% Trp (W)   2  0.3% 

Asp (D)  45  7.0% His (H)   7  1.1% Phe (F)  25  3.9% Tyr (Y)  14  2.2% 

Cys (C)   5  0.8% Ile (I)    42  6.6% Pro (P)  23  3.6% Val (V)  45  7.0% 

蛋白质的分子量为：70250.4D 
等电点：5.55 
带正点的氨基酸数目：83 
带负点的氨基酸数目：93 
 
HSP70家族蛋白分子量相近，等电点PH5.2-6.3之间，所有来源的
HSP70均富含苯丙氨酸、赖氨酸、缬氨酸、亮氨酸和脯氨酸。 



使用ProtScale在线分析对该蛋白质进
行亲疏水分析 

 

HSPA1A基因编码的蛋白质的疏水性分析结构 

 
 



使用TMHMM对其进行跨膜区预测，结果如下： 

 
# WEBSEQUENCE Length: 641 
# WEBSEQUENCE Number of predicted TMHs:  0 
# WEBSEQUENCE Exp number of AAs in TMHs: 0.11338 
# WEBSEQUENCE Exp number, first 60 AAs:  0.03185 
# WEBSEQUENCE Total prob of N-in:        0.00524 
WEBSEQUENCE TMHMM2.0 outside      1   641 

 

非跨膜蛋白 



使用SignalP对该蛋白质进行信号肽预测，结果如下： 

不包含信号肽 



HSP70结构分析 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

• HSP 70由两个结构域组成：一个结构域是ATP的结合位点，并且控制
ATP的结合过程 

• 另一个结构域是富含碳的肽链的结合位点 



KEGG相关结果 
 



STRING 数据库中相关结果 
 
可能的相互作用蛋白： 
1. Dnajb1         分值：0.993 
2. Hspd1          分值：0.993 
3. Bag3             分值：0.953 
4. Hsf1             分值：0.950 
5. Hsp90ab1   分值：0.945 

http://string.embl-heidelberg.de/newstring_cgi/display_single_node.pl?taskId=pylQxTUrRlOM&node=1111274&targetmode=proteins
http://string.embl-heidelberg.de/newstring_cgi/display_single_node.pl?taskId=pylQxTUrRlOM&node=1114319&targetmode=proteins
http://string.embl-heidelberg.de/newstring_cgi/display_single_node.pl?taskId=pylQxTUrRlOM&node=1116086&targetmode=proteins
http://string.embl-heidelberg.de/newstring_cgi/display_single_node.pl?taskId=pylQxTUrRlOM&node=1113275&targetmode=proteins
http://string.embl-heidelberg.de/newstring_cgi/display_single_node.pl?taskId=pylQxTUrRlOM&node=1113592&targetmode=proteins
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小结及展望 

• 现阶段：HSP的研究主要还是集中在m RNA
表达水平，应激状态下的机制尚不清楚。 

• 然而，通过分子信息学的初步分析，未找
到热应激条件下，HSP研究的突破口。 
 

• 展望： 
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