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题目： 恶性疟原虫abstrakt同源基因FH1F的克隆及DEAD盒家族蛋白的序列分析（英

文） 
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摘要： DEAD盒蛋白家族的ATP依赖性的RNA解旋酶类参与细胞内几乎所有的RNA代谢过程，在几乎所有生

物的细胞生长发育过程中扮演着众多不可或缺的角色。在本实验中，通过PCR和探针杂交相结合的筛

选方法，筛选恶性疟原虫（Plasmodium falciparum）的基因组文库，克隆了FH1F——abstrakt同源基

因的完整序列。通过搜索已经完成测序的恶性疟原虫基因组数据库，推测FH1F序列定位在第5条染色

体上。FH1F全长2 804 bp，包含一个1 161 bp的完整阅读框，编码一个由386个氨基酸组成的蛋白。对

FH1F蛋白序列用BlastP进行搜索和分析以及用DNAStar与许多典型的DEAD盒蛋白序列进行比对分

析，结果均提示FH1F蛋白应该是DEAD盒家族的一个Abstrakt蛋白。另一方面，用DNAStar对已知所

有完整的DEAD盒蛋白进行详细的序列分析以及用Mega对这些序列进行系统发育研究的结果都显示：

DEAD盒家族的蛋白聚类成为若干不同的亚群；与DEAD盒蛋白的一般保守序列相比，Abstrakt，eIF-
4A，Vasa，P68等不同亚群的DEAD盒蛋白在保守区具有各自不同的结构特征。本文对不同的DEAD
盒蛋白的结构特征进行了总结并试图给出不同亚群分类上的结构标准，对Abstrakt蛋白在本应高度保

守的位点上异常于其它DEAD盒蛋白的氨基酸残基的取代也进行了相关的初步分析[动物学报 50
（3）：420-430，2004]。 
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