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1. 研究背景  
1.1  FMDV的基因组结构 
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1.2  FMDV的模式结构 



2. 研究目的 

2.1. 比较不同亚型的FMDV结构蛋白 
2.2. 分析VP1 GH环的结构学特性 



3. 研究流程 
3.1  检索不同亚型FMDV的P1多肽序列 



3.2 VP1-VP4多肽序列（变异集中部分）对比 
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比对结果显示：VP1变异性最高。预测VP1为优势抗原。 



3.3 根据P1序列构建进化树 



3.4 FMDV不同亚型间VP1 GH环的氨基酸序列比对 

保守的RGD基序 
138 160 

比对结果显示：RGD基序具有严格的保守性，而其周围的氨基
酸呈高变异性。这可能说明RGD基序通过隐藏于易变序列内，不
仅使病毒避开宿主的免疫监视，同时其在抗体结合病毒入侵细
胞过程中也具有重要作用。 



3.5 VP1 GH环的二级结构预测 

FMDV-O1 FMDV-A10 

FMDV-A22 FMDV-CS8 

利用WebLab garnier(v6.0.1) 

预测结果：各亚型间GH环二级结构存在差异 



3.6 VP1 GH环的柔性分析 
FMDV-O1 FMDV-A10 

FMDV-A22 
FMDV-CS8 

GH 

GH 

GH 
GH 

预测结果：GH环入口处的氨基酸残基柔性较大 



3.7 FMDV不同亚型间的VP1-VP3结构比对 

FMDV-O1 
FMDV-O1 
(reduced) 
FMDV-A10 
FMDV-A22 
FMDV-CS8 GH loop 

C末端 

VP1 



VP2 VP3 
(利用Swiss-PDB Viewer构建，不同亚型的PDB 

ID分别为1BBT、1FOD、1ZBE、4GH4、1FMD) 



3.8 FMDV-O1和FMDV-O1(reduced)的结构比较 
Cys2130 

Cys1134 
FMDV-O1的单体结构（其VP1 134位Cys和VP2 130位

Cys形成二硫键，VP1 GH环结构混乱） 
软件：Swiss-PDB Viewer；  PDB ID:1BBT 



Cys2130 

Cys1134 
FMDV-O1(reduced)的单体结构（其VP1 134位Cys和
VP2 130位Cys不形成二硫键，VP1 GH环结构稳定） 

软件：Swiss-PDB Viewer；  PDB ID:1FOD 

GH 



4. 研究结论 

• 4.1 FMDV不同亚型间VP1结构差异较大，
尤其是VP1 GH环和C末端。 

• 4.2 GH环具有较高的柔性。 
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