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The Bioinformatic Analysis of the blcap Gene 
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Abstract：BLCAP is a potential gene for suppression of cervical carcinoma，which was found by 

analysing the cervical carcinoma specimen with the oncogene and anti—oncogene cDNA microarray． 

Basing on the bioinformatical analyses，we try to predict the function of blcap gene．The results show 

that there are several genes that highly resemble with blcap．Th e comparability between the sequences 

of blcap and Homo sapiens mRNA (DKFZp564M053)or BC 1 0 is 99％ and 87％，respectively．The 

protein encoded by BLCAP is composed of Leu(19．5％)、pro(9．19％)、ser(8．O4％)、cys(8．04％)and other 

amino acids．Th e secondary structure of the N—terminal of BLCAP encoded protein iS an alpha helix．In 

the C—termina1．it iS beta sheet and in the middle，it iS coil．The of the terminals iS more hydrophobile 

than the mi ddle region．Between 45—55aa．there iS a transmembrane region．Th erefore，we forecast the 

BLCAP is a member of transmembrane protein I．By analyzing the signal peptide and the procedure of 

blcap gene with the program of SignalP(V 1．1)，we found a cleavage site in 59—66aa．By using the 

program of Netpho，we predicted there might be three phospholate sites at 68aa，73aa and 78aa．At 

78—81aa，we found a typical[ST]一X(2)一[DE]structure--the phospholate site of tyrosine protein kinase， 

which rill‘ght be related to its function．Bioinform atic studies of blcap provided the foundation for the 

function researches of BLCAP in laboratory． 
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宫颈癌是发展中国家最常见的妇科恶性肿瘤之 
一

， 其死亡率居女性肿瘤的第二位，已成为危害女 

性身体健康的最主要杀手ll J。过去常认为高危型人乳 

头瘤病毒(Human papillomavirus，HPV)如 HPV16， 

l8等型的感染是导致富颈癌的主要原因之～，但近 

年众多的研究表明，细胞内遗传因素的改变也起着 

非常重要的作用 。因此，确定宫颈癌相关基因，从 

而对从分子水平上了解细胞癌变机制，为宫颈癌的 

临床诊断、预防、易感性预测及治疗提供分子标记 

具有十分重要的意义。鉴于此，我科室采用细胞原 

癌、抑癌基因分类芯片，筛选出与宫颈癌相关的 ll 

条候选基因 (其中包括表达明显降低的 7条和表达 

明显升高的4条)，并且对表达降低最明显的人膀胱 

癌相关蛋白 (Homo sapiens bladder cancer associated 

protein，BLCAP)基因blcap进行了一系列的研究。 

将该基因的野生型导入宫颈癌细胞内，可部分改变 

其恶性表型；在不同恶性肿瘤细胞系中，该基因出 

现表达缺陷，且对该基因的单核苷酸多态性 (SNP) 
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位点进行分型后发现，其不同型在正常人群与宫颈 

癌患者之间存在显著差异 (待发表)。本研究利用生 

物信息学的方法对 blcap基因及其表达蛋白的结构 

和功能进行了预测和分析，为实验室研究 blcap基因 

编码蛋白的功能，明确 blcap基因与宫颈癌的关系奠 

定了基础。 

1 材料与方法 

1．1 材料 

克隆有全长 blcap基因的pLXSN．BLCAP质粒 

由本研究室构建，所使用的三大基因数据库为： 

EMBL(www．ebi．ac．uk／ebi_docs／embl_db／ebi／topemb1． 

htm1)、GenBank(WWW．ncbi．nlm．nih．gov／web／search／ 

index．htm1)、DDBJ(www．ddbj．nig．ac．jp)。所使用的 

主要 蛋 白质序列数据库 网址为 ：SwISS．PROT 

(hUp：／／expasy．hcuge．ch／sprot／sprottop．htm1)、 TREMBL 

(http：／／www．ebi．ac．uk／pub／databases／tremb1)、PIR 

(http：／／www—nbrf．george—town．edu／．pir／)。所使用的 

主要蛋白质结构数据库为：PDB(WWW．pdb．bn1．gov) 

fwww2．ebi．ac．uk／pdb)、NRL一3D fWWW．gdb．org／Dan／ 

protein／nrl3d．htm1)、HSSP fWWW．sander．embl—heidelberg 

de／hssp／)、 SCOP (http：／／scop．mrc—lmb．cam．ac．uk／ 

scop~、CATH fWWW．biochem．uk．ac．uk／bsm／cath／)。 

1．2 blcap基因测序 

碱裂解法提取质粒，纯化后测序，测序由上海 

中科开瑞生物芯片科技股份有限公司完成。 

1．3 blcap基因序列同源性检索 

以 blcap基因的序列为检测序列，通过美国国 

家生物技术信息中心服务器，对核酸序列数据库进 

行 BLAST (Basic Local Alignment Search Too1)搜 

索，以期发现同源序列。 

1．4 blcap基因编码蛋白结构分析 

利用 BLCAP编码蛋白的氨基酸序列在蛋白数 

据库进行同源性分析，并用 GCG 软件包中基序软 

件 ， 同时 结合 网上作 基 序(WWW．espasy．ch／tools 

／PROSITE)、蛋白质功能域(WWW．blocks．fhcrc．gov／ 

blocks)查询。采用 ANTHEPROT软件对 blcap基因 

编码蛋白质的理化性质及二级结构进行分析，信号 

肽及前导序列分析采用 SignalP软件，磷酸化位点 

分析采用 NecDho软件进行分析。 

2 结果 

2．1 blcap基因序列同源性检索 

测序所得人 blcap 基 因 (GenBank 登录号 

NM 006698) 全 长 264bp，采 用 BLAST【j 在 

GenBank、EMBL、DDBJ基因数据库中对 blcap基 

因进行序列相似性检索，发现 了 Homo sapiens 

mRNA fDKFZp564M053)，BC．10基因与 blcap基 

因同源性较高，序列相似性分别为 99％~H 87％。与 

小鼠blcap基因相似性为 95％ (图 1)。 
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图 I blcap基因序列比对图 

Fig．1 The alignment between blcap gene and homologous genes 

2．2 blcap基因编码蛋白结构及理化‘性质分析 

采用 Antheprot程序对blcap基因编码蛋白质结 

构进行分析，结果表明 blcap基因编码的蛋白质由 

87个氨基酸组成，其中亮氨酸、脯氨酸、丝氨酸、 

半胱氨酸含量较高，分别为：19．5％、9．19％、8．04％、 

8．04％。等电点为 6．275，为酸性氨基酸，预计其分 

子量为 10kDa。进一步对其二级结构分析，发现 13．一 

螺旋结构占49％，且多集中在N末端，C末端次之， 
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中间区域几乎没有螺旋结构形成。B．折叠结构 占 

11％，集中在 C末端。无规则卷曲占39％，主要集 

中在中间区域。BLCAP蛋白N、C端亲水性高，而 

中间区域疏水性高，初步预测其为 I型跨膜蛋白。 

2．3 blcap基因编码蛋白功能预测 

利用SignalP对blcap基因编码蛋白进行了信号 

肽及前导序列分析，在 59—66aa处存在一个裂解位 

点。先后采用 PFAM、PRINTS、BLOCK、SMART 

等多种相似性检索工具软件在多个大型蛋白质数 

据库如 SWISS—PROT、DDBJ中进行功能基序 

(Motif)检索，未发现与其结构相似的已知功能的 

蛋白质，但在 78—81aa处发现一个典型的[ST]一X 
一 [DE】结构，即酪氨酸蛋白激酶II磷酸化位点。在对 

blcap基因编码蛋白进行磷酸化化点分析时发现了3 

个可能的磷酸化位点，即第 68位的酪氨酸及第 73 

位和 78位的丝氨酸。 

3 讨论 

本科室在利用细胞原癌、抑癌基因分类芯片对 

原发性宫颈癌标本进行分析时发现 blcap基因在宫 

颈癌组织中表达明显下调，提示 blcap基因与宫颈 

癌之间存在着某种必然的联系。鉴于目前国内、外 

关于 blcap基因及其相关功能的研究尚属空白，本 

文采用生物信息学的方法对其基因及编码蛋白的 

结构和功能进行了初步预测。 

本研究中对 blcap基因同源性检索发现了几条 

同源性较高的基因，这些基因都与细胞生长调控相 

关，但目前对这些基因的了解也相当有限。鉴于blcap 

基因与这些基因的相似性，且不同种属问blcap基因 

序列相当保守，可以推测 blcap基因为一个调节细胞 

生长的十分重要的看家基因，其功能的失调可能导 

致细胞生长失控，引起细胞的恶变。 

我们进行蛋白质结构域预测时，在 78—8laa处 

发现存在一个典型的[ST卜X (2)一[DE】结构，即酪 

氨酸蛋白激酶 II磷酸化位点。与 Netpho程序预测 

的第 68位的酪氨酸及第 73位和 78位的丝氨酸存 

在磷酸化位点的结果一致，表明 BLCAP蛋白确实 

存在酪氨酸蛋白激酶II磷酸化位点，这个位点的磷 

酸化／去磷酸化可能是调节其活性的方式。 

对蛋白质序列特定结构特征的功能预测主要 

包括：信号肽(分泌蛋白)、跨膜区(膜蛋白)、coiled 

coil和 helix turn helix等。对信号肽及前导序列的预 

测，本文采用了SignalP程序对 blcap基因编码蛋白 

进行了分析，发现在 55aa一65aa处可能存在一个裂 

解位点。对跨膜区的预测，采用了Antheprot程序， 

发现在 45aa一65aa处存在一个单一的跨膜区，这个 

位点的区域与预测的信号肽区域几乎一致。信号肽 

与跨膜区预测结果中，有较大l：Lff0的重叠，则实际 

上为跨膜蛋白的可能性更大 】。 

利用以上生物信息学的序列分析方法，对 blcap 

基因进行了分析，提供了blcap基因功能预测信息， 

为其功能研究提供了有益的指导。下一步将对blcap 

基因编码蛋白质的功能进行研究，相关实验验证工 

作也将逐步进行。 
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