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基于蛋白质相互作用网络的猪瘟病毒与宿主蛋白互作分析

与预测 

贺番 
（集宁师范学院  生命科学与技术学院  内蒙古乌兰察布  012000） 

摘要：猪瘟病毒是一种对猪群健康造成严重威胁的病原体，其与宿主蛋白之间的相互作用是研究病毒感染机制的关键。本文基
于蛋白质相互作用网络，对猪瘟病毒与宿主蛋白间的互作关系进行了分析和预测。通过综合运用实验验证、计算生物学方法以及系
统生物学的思维，初步揭示猪瘟病毒侵染宿主细胞的分子机制，为疫苗研发和抗病毒药物的开发提供了参考。 
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一、引言： 
猪瘟病毒属于黄病毒科瘟病毒属中的一种的 RNA 病毒，能

够引发高度传染的疾病，对猪群健康产生严重影响，给养殖业

带来重大损失。猪瘟病毒感染的分子机制至今仍然不完全清楚。

研究猪瘟病毒与宿主蛋白之间的相互作用有助于揭示病毒侵染

的分子机制。本文主要应用蛋白质相互作用网络分析的方法，

系统地研究猪瘟病毒与宿主蛋白之间的互作关系，并通过预测

和验证，深入探了这些互作的功能和意义。 

二、猪瘟病毒与宿主蛋白互作的实验验证 
2.1 蛋白质相互作用数据的收集与整合 

为了研究猪瘟病毒与宿主蛋白之间的相互作用，首先需要

收集和整合相关的蛋白质相互作用数据。这些数据可以来自于

已有的研究文献、公共数据库、高通量蛋白质相互作用筛选技

术等多种途径。通常，通过查阅文献和数据库搜索的方式，获

取已报道的猪瘟病毒与宿主蛋白之间的相互作用信息。同时，

一些公共数据库如 STRING、BioGRID 和 IntAct 等也提供了大量

的蛋白质相互作用数据，可以进行检索和下载。在数据整合的

过程中，还需要对不同数据来源的可靠性进行评估和筛选，确

保所使用的数据具有一定的准确性和可信度。 

2.2 实验验证技术的选择与操作 

为了验证蛋白质之间的相互作用，研究者可以选择一系列

的实验技术进行验证。常见的实验技术包括免疫共沉淀、酵母

双杂交、荧光共振能量转移（FRET）等。免疫共沉淀是一种常

用的验证蛋白质相互作用的技术。通过使用特定抗体或标记蛋

白，可以将目标蛋白与和其相互作用的蛋白共沉淀下来，并通

过免疫检测方法进行分析。酵母双杂交是一种高通量的蛋白质

相互作用筛选技术，可以通过构建酵母双杂交文库，筛选与目

标蛋白相互作用的蛋白。FRET 技术则通过在两个相互作用的蛋

白上连接荧光标记物，当两个蛋白相互接近时，荧光信号会产

生共振能量转移，从而验证相互作用的发生。在进行实验验证

之前，还需要设计合适的对照组和实验条件，确保结果的可靠

性和准确性。 

2.3 实验结果的分析与解读 

实验验证完成后，研究者需对结果进行分析和解读。可以

通过免疫印迹、荧光显微镜观察以及激光共聚焦等技术对实验

结果进行定性或定量的分析。根据实验结果，可以初步判断猪

瘟病毒与宿主蛋白之间是否存在相互作用，并可以进一步确定

这些互作的蛋白质是否在感染过程中发挥重要的功能。实验结

果的解读需要综合考虑其他的实验数据和文献信息，进行进一

步的分析和验证。 

三、猪瘟病毒与宿主蛋白互作网络的构建与分析 
3.1 蛋白质相互作用网络构建方法 

蛋白质相互作用网络是描述蛋白质之间相互作用关系的图

模型，可以帮助我们理解猪瘟病毒与宿主蛋白之间的相互作用

网络。构建蛋白质相互作用网络的基本步骤包括数据收集、网

络构建和网络筛选[1]。 

首先，需要收集和整合猪瘟病毒与宿主蛋白之间的相互作

用信息。这些信息可以来自于已有的研究文献、公共数据库和

高通量蛋白质相互作用筛选技术等多种途径。在数据收集过程

中，可以使用关键词搜索、数据库查询和文献回顾等方法，获

取相关的蛋白质相互作用数据。 

然后，将收集到的相互作用数据进行整合和标准化。不同

数据来源和实验方法可能存在一定的异质性和不确定性，因此

需要对数据进行筛选和验证。可以根据可靠性评估指标（如实

验重复性、验证方法等）对数据进行筛选，确保所使用的数据

具有一定的准确性和可信度。 

3.2 网络拓扑特征的分析与挖掘 

网络拓扑特征是描述网络结构和组织方式的参数和指标，

可以帮助我们理解猪瘟病毒与宿主蛋白相互作用网络的特点和

规律。常用的网络拓扑特征包括度中心性、介数中心性、聚类

系数等。 

（1）度中心性（Degree centrality）是描述节点连接数的指

标，表示一个节点与其他节点之间的连接数量。在猪瘟病毒与

宿主蛋白相互作用网络中，具有高度中心性的节点可能是关键

的宿主蛋白或病毒蛋白，参与多个相互作用事件。 

（2）介数中心性（Betweenness centrality）是描述节点在网

络中作为桥梁的程度，表示一个节点在网络中传递信息的重要

性。具有高介数中心性的节点在猪瘟病毒与宿主蛋白相互作用

网络中可能具有重要的调控功能，参与信息传递和信号转导。 

（3）聚类系数（Clustering coefficient）是描述节点邻居之
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间连接紧密程度的指标，表示一个节点附近的节点之间形成群

集的概率。在猪瘟病毒与宿主蛋白相互作用网络中，具有高聚

类系数的节点可能组成了具有特定功能的互作模块或网络子结

构。 

四、猪瘟病毒与宿主蛋白互作的功能预测 
4.1 功能注释的基础与方法 

功能注释是对蛋白质分子功能进行研究和描述的过程，可

以帮助我们理解猪瘟病毒与宿主蛋白互作的生物学意义和调控

机制。功能注释的基础是利用各种已知的生物信息资源和实验

数据，将未知蛋白质与已知的功能相关联。在猪瘟病毒与宿主

蛋白互作的功能注释中，常用的方法包括基因本体论（Gene 

Ontology, GO）、KEGG 通路分析和功能域预测等[3]。 

基因本体论（GO）是一种用于描述基因和蛋白质功能的标

准化词汇和分类体系。通过将蛋白质的功能按照分子功能、细

胞组分和生物过程进行分类，可以对猪瘟病毒与宿主蛋白互作

的功能进行注释和描述。常用的 GO 注释工具包括 BLAST2GO、

DAVID 等。 

KEGG 通路分析是基于已知的代谢通路和信号通路，对猪

瘟病毒与宿主蛋白互作的功能进行富集和解释。通过将互作蛋

白质映射到 KEGG 通路数据库，可以分析互作蛋白质在特定通

路中的富集程度，并推测病毒对宿主细胞的影响和调控机制。 

功能域预测是通过分析蛋白质序列和结构，发现其中存在

的保守结构单元（如结构域、模体等），从而推测其可能的生物

学功能。常用的功能域预测工具包括 InterProScan、SMART 等。 

4.2 功能模块的富集分析与生物解释 

功能模块是由相互作用密切的蛋白质组成的功能子网络或

通路，可以帮助我们进一步理解猪瘟病毒与宿主蛋白互作的生

物学意义和调控机制。功能模块的富集分析和生物解释是对功

能模块中的蛋白质进行功能注释和功能富集分析的过程。功能

模块的富集分析可以使用统计学方法和基因集富集分析工具来

实现[4]。通过比较功能模块中蛋白质的功能与整个基因组的功能

分布，可以评估功能模块中特定功能的富集程度。常用的基因

集富集分析工具包括 DAVID、GSEA、Enrichr 等。生物解释是

对功能模块中蛋白质功能和相互作用进行解释和解读的过程。

结合已知的生物学知识和数据库信息，可以对功能模块中的蛋

白质进行功能分类、通路分析和联合进化分析等。通过生物解

释，可以揭示猪瘟病毒与宿主蛋白互作功能模块的生物学意义

和调控机制，比如病毒的侵染策略、宿主的免疫反应等。 

五、猪瘟病毒与宿主蛋白互作的意义与应用 
5.1 疫苗开发的指导与优化 

疫苗是预防猪瘟病毒感染的重要手段，而猪瘟病毒与宿主

蛋白互作的研究，则可为疫苗开发提供指导和优化。一方面，

通过研究猪瘟病毒与宿主蛋白的相互作用，可以发现病毒与宿

主蛋白的结合位点和特定区域，从而对病毒感染和宿主免疫产

生的影响进行深入探究，为疫苗设计提供依据。另一方面，研

究猪瘟病毒与宿主蛋白互作的影响，还可以为疫苗优化提供思

路。例如，在研究病毒蛋白与宿主细胞因子互作时，发现某些

因子是调节宿主细胞免疫反应的重要制约因素，针对这些因子，

可以开发并优化疫苗，以增强宿主免疫力，提高疫苗的保护效

果。 

5.2 抗病毒药物的靶点发现与优选 

除了疫苗外，抗病毒药物也是预防和治疗猪瘟病毒感染的

重要手段。猪瘟病毒与宿主蛋白互作的研究，还可以为抗病毒

药物的靶点发现和优选提供支持。通过分析病毒蛋白和宿主蛋

白的相互作用关系，可以发现病毒侵染过程中的关键步骤和靶

点蛋白。同时，还可以筛选出对抗病毒感染具有特定效果的药

物分子，并优化其药效和生物可利用性，以实现更好的抗病毒

效果。 

5.3 机制研究的新思路与突破口 

除了为疫苗和抗病毒药物的研发提供指导和支持外，猪瘟

病毒与宿主蛋白互作的研究还可以为机制研究提供新思路和突

破口。例如，在研究病毒蛋白与宿主细胞因子互作时，科学家

们发现病毒蛋白可以通过干扰宿主免疫系统的信号传递途径，

抑制宿主免疫反应。由此，可以深入探究病毒蛋白与宿主免疫

逃逸之间的关系，挖掘病毒感染机理及其防治的新思路。 

结论： 
基于蛋白质相互作用网络的猪瘟病毒与宿主蛋白互作分析

与预测是研究病毒感染机制的重要手段。通过综合运用实验验

证和计算生物学方法，可以揭示猪瘟病毒侵染宿主细胞的分子

机制，并为疫苗研发和抗病毒药物的开发提供理论支持。然而，

目前的研究还存在一些限制和挑战，需要进一步深入探索，才

能更好地应用于实际防控和治疗工作中。 
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