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刚地弓形虫ME49虫株ROP16蛋白的生物信息学分析*
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【摘要】 目的 应用生物信息学方法分析弓形虫 ME49虫株ROP16蛋白(ME49-ROP16)的理化性质、结构特点等,并

预测其潜在的B、T细胞抗原表位及其互作蛋白,为弓形虫疫苗的研究提供理论基础。 方法 登录NCBI数据库下载

ME49虫株 ROP16蛋白的氨基酸序列,利用在线软件ProtParam 预测 ROP16蛋白的理化性质;使用ProScale预测

ROP16蛋白的亲水性、柔韧性、表面可及性及β-折叠;采用SignalP-4.1预测ROP16蛋白的信号肽;运用TMHMM-2.0
预测ROP16蛋白的跨膜结构;利用SOMPA和Phyre2预测ROP16蛋白的二、三级结构;通过Netphos3.1、NetNGlyc1.
0、YinOYang-1.2预测ROP16蛋白的磷酸化位点、N-糖基化位点和 O-糖基化位点;运用Predicting

 

Antigenic
 

Peptides
预测ROP16蛋白的抗原决定簇;使用IEDB预测ROP16蛋白的优势B细胞表位;运用SYFPEITHI预测ROP16蛋白的

T细胞优势表位;采用STRING预测软件分析与其相互作用的蛋白。 结果 ME49-ROP16蛋白由707个氨基酸组

成,分子式为C3338H5350N966O1033S21,相对分子质量76.216
 

31×103,其理论等电点是8.97,不稳定系数为59.30,为不稳

定蛋白;脂溶性指数为79.25,总的平均亲水性为-0.320,为亲水性蛋白;其二级结构中α-螺旋占35.64%,延伸链占

10.75%,β-转角占5.94%,无规卷曲占47.67%;该蛋白含有83个氨基酸磷酸化位点,14个N-糖基化位点,无O-糖基化

位点。ME49-ROP16蛋白具有信号肽序列,无跨膜结构;其平均抗原倾向指数为1.0340,共有25个抗原决定簇区域,有

7条B细胞优势表位,14条CTL细胞优势表位,14条Th细胞优势表位,与ACC1、ACC2、PKG、ROP18为互作蛋白。 
结论 生物信息学分析 ME49-ROP16蛋白为不稳定亲水性蛋白,含有多个B、T细胞优势表位,并与 ACC1、ACC2、

PKG、ROP18为互作蛋白,为以该蛋白为靶点的弓形虫疫苗研制奠定了基础。
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【Abstract】 Objective Bioinformatics
 

methods
 

were
 

applied
 

to
 

analyse
 

the
 

physicochemical
 

properties
 

and
 

structural
 

features
 

of
 

the
 

ROP16
 

protein
 

of
 

Toxoplasma
 

gondii
 

strain
 

ME49
 

(ME49-ROP16)
 

and
 

to
 

predict
 

its
 

potential
 

B
 

and
 

T
 

cell
 

antigenic
 

epitopes
 

and
 

its
 

intercalating
 

proteins,so
 

as
 

to
 

provide
 

a
 

theoretical
 

basis
 

for
 

the
 

research
 

of
 

Toxoplasma
 

gondii
 

vaccine. Methods Log
 

in
 

NCBI
 

data
 

base
 

to
 

search
 

and
 

download
 

the
 

amino
 

acid
 

sequence
 

of
 

ME49-ROP16.
 

Hydrophilicity,flexibility,surface
 

accessibilityand
 

β-folding
 

of
 

the
 

ROP16
 

protein
 

were
 

predicted
 

by
 

using
 

ProScale;

SignalP-4.1
 

was
 

used
 

to
 

predict
 

the
 

signal
 

peptide
 

of
 

ROP16
 

protein;TMHMM-2.0
 

was
 

used
 

to
 

predict
 

the
 

transmembrane
 

structure
 

of
 

ROP16
 

protein;SOMPA
 

and
 

Phyre2
 

were
 

used
 

to
 

predict
 

the
 

secondary
 

and
 

tertiary
 

structure
 

of
 

ROP16
 

protein;The
 

phosphorylation
 

site,N-glycosylation
 

site
 

and
 

O-glycosylation
 

site
 

of
 

ROP16
 

protein
 

were
 

predicted
 

by
 

Netphos3.1,NetNGlyc1.0
 

and
 

YinOYang-1.2;The
 

antigenic
 

determinant
 

clusters
 

of
 

ROP16
 

protein
 

were
 

predicted
 

using
 

Predicting
 

Antigenic
 

Peptides;the
 

dominant
 

B-cell
 

epitopes
 

of
 

ROP16
 

protein
 

were
 

predicted
 

using
 

IEDB;

the
 

dominant
 

T-cell
 

epitopes
 

of
 

ROP16
 

protein
 

were
 

predicted
 

using
 

SYFPEITHI;and
 

proteins
 

interacting
 

with
 

it
 

were
 

analysed
 

using
 

STRING
 

prediction
 

software. Results ME49-ROP16
 

protein
 

consists
 

of
 

707
 

amino
 

acids
 

with
 

the
 

molecular
 

formula
 

C3338H5350N966O1033S21 and
 

a
 

relative
 

molecular
 

mass
 

of
 

76.216
 

31×103,its
 

theoretical
 

isoelectric
 

point
 

is
 

8.97
 

and
 

its
 

instability
 

coefficient
 

is
 

59.30,making
 

it
 

an
 

unstable
 

protein.Its
 

lipid
 

solubility
 

index
 

is
 

79.25,with
 

a
 

total
 

average
 

hydrophilicity
 

of
 

-0.320,indicating
 

that
 

it
 

is
 

a
 

hydrophilic
 

protein.Inthesecondarystructure,α-helix
 

accountedfor
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35.64%,extendedchainaccountedfor
 

10.75%,β-turnsaccountedfor
 

5.94%,randomcurlingaccountedfor
 

47.67%.The
 

protein
 

contains
 

83
 

amino
 

acid
 

phosphorylation
 

sites,14
 

N-glycosylation
 

sites
 

and
 

no
 

O-glycosylation
 

sites.Its
 

average
 

antigenic
 

propensity
 

index
 

was
 

1.0340,with
 

a
 

total
 

of
 

25
 

antigenic
 

determinant
 

cluster
 

regions,7
 

B-cell-dominant
 

epitopes,14
 

CTL-cell-dominant
 

epitopes,14
 

Th-cell-dominant
 

epitopes,and
 

reciprocal
 

proteins
 

with
 

ACC1,ACC2,PKG,

and
 

ROP18. Conclusion Bioinformatics
 

analysis
 

showed
 

that
 

ME49-ROP16
 

protein
 

is
 

an
 

unstable
 

hydrophilic
 

protein,

which
 

contains
 

multiple
 

B
 

and
 

T
 

cell
 

dominant
 

epitopes
 

and
 

interacts
 

with
 

ACC1,ACC2,PKG
 

and
 

ROP18,which
 

lays
 

the
 

foundation
 

for
 

the
 

development
 

of
 

T.
 

gondii
 

vaccine
 

targeting
 

this
 

protein.
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  刚地弓形虫(Toxoplasma
 

gondii)简称弓形虫,
属于专性细胞内计生原虫,通常会引起人兽共患弓形

虫病,能够感染几乎包括人在内的所有温血动物,据

WHO统计,感染弓形虫的人数约为全球的三分之一,
被认为是最成功的的弓形虫之一[1-2]。人类感染弓形

虫后,会对大脑、心脏和骨骼肌造成长期不良影响,免
疫功能不全的人受到感染时会引起像 HIV、癌症、弓
形虫脑炎和疟疾等多种疾病,还会经过胎盘垂直传播

导致孕妇流产[3]。
弓形虫的生活史较为复杂,唯一终宿主是猫科类

动物,目前在临床上对该病大多采用药物治疗,还无法

实现使用疫苗预防和治疗弓形虫病,而药物治疗也具

有一定的毒副作用,所以研发具有保护性表位的抗原

显得尤为重要[4-5]。棒状体蛋白(rhoptry
 

proteins,

ROP)家族包括多种对于研究宿主与细胞相互作用关

系的蛋白,其中ROP16是很关键的作用因子,在宿主

被弓形虫感染后,其会迅速侵入宿主细胞核[6-7]。根据

弓形虫在小鼠中的急性毒力表型可将其分为Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ
型三个谱系,其中与人类弓形虫病的发生密切相关,且
多呈现隐匿性感染[8-10 是Ⅱ型弓形虫虫株(如 ME49),
呈现出中等毒性。本研究采用生物信息学方法对Ⅱ型

ME49虫株ROP16基因编码的蛋白进行分析,预测其

结构和功能,可能的B、T细胞抗原表位及其互作蛋

白,为治疗弓形虫的药物靶点及疫苗候选分子研究奠

定理论基础。

材料与方法

1 ME49虫株ROP16蛋白的氨基酸序列检索

利用NCBI检索 ME49虫株ROP16蛋白(ME49-
ROP16)的氨基酸序列。登录号:XP_002365373.1。

2 ME49虫株ROP16蛋白的生物信息学分析

通 过 ProtParam (https://www.expasy.org/

resources/protparam)在 线 预 测 软 件 分 析 ME49-
ROP16蛋白的氨基酸组成、分子质量、理论等电点、原
子组成、不稳定系数、脂肪系数及总平均亲水性。通过

ProtScale(https://web.expasy.org/protscale/)在线

预测软件分析 ME49-ROP16蛋白的亲/疏水性、柔韧

性、表面可及性及β-折叠。通过SignalP-4.1(https://

services.healthtech.dtu.dk/services/SignalP-4.1/)
在线预测软件分析 ME49-ROP16蛋白的信号肽。通

过 TMHMM-2.0(https://services.healthtech.dtu.
dk/services/TMHMM-2.0/)在 线 预 测 软 件 分 析

ME49-ROP16 蛋 白 的 跨 膜 结 构。通 过 SOPMA
(https://npsa-prabi.ibcp.fr/cgi-bin/npsa_automat.
pl? page=npsa_sopma.html)在 线 预 测 软 件 分 析

ME49-ROP16 蛋 白 的 二 级 结 构。 通 过 Phyre2
(http://www.sbg.bio.ic.ac.uk/phyre2/html/page.
cgi?id=index)在线预测软件分析 ME49-ROP16蛋

白 的 三 级 结 构。通 过 NetPhos
 

-
 

3.1(https://

services.healthtech.dtu.dk/ser-vices/NetPhos-3.1/)
在线预测软件分析 ME49-ROP16蛋白的磷酸化位点。
通 过 NetNGlyc-1.0(https://services.healthtech.
dtu.dk/serv-ices/NetNGlyc-1.0/)在线预测软件分析

ME49-ROP16 蛋 白 的 N-糖 基 化 位 点。 通 过

YinOYang-1.2(https://services.healthtech.dtu.dk/

services/
 

YinOYang-1.2/)在线预测软件分析 ME49-
ROP16蛋 白 的 O-糖 基 化 位 点。通 过

 

Predicting
 

Antigenic
 

Peptides(http://imed.med.ucm.es/

Tools/antigenic.pl)在线预测软件分析 ME49-ROP16
蛋白 的 抗 原 决 定 簇。通 过IEDB 数 据 库(http://

tools.iedb.org/bcell/result/)对 ME49-ROP16蛋白

的优势B细胞表位进行预测。通过SYFPEITHI在

线数据(http://www.
 

syfpeithi.de/bin/MHCServer.
dll/EpitopePrediction.htm)预测 ME49-ROP16蛋白

的 T
 

细 胞 优 势 表 位。通 过 STRING(https://cn.
string-db.org/)在线预测软件分析与 ME49-ROP16
蛋白相互作用的蛋白。

结 果

1 ME49-ROP16蛋白的氨基酸序列

ME49-ROP16蛋 白 GenBank 登 录 号 为 NC_

031475.1,全长为707个氨基酸。将 ME49-ROP16蛋

白的登录号(NC_031475.1)输入 NCBI,获得蛋白氨

基酸序列组成,结果如图1。
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图
 

1 ME49-ROP16蛋白的氨基酸序列

Fig.1 Amino
 

acid
 

sequence
 

of
 

ME49-ROP16
 

protein

2 ME49-ROP16蛋白的理化性质

ME49-ROP16蛋白由707个氨基酸,10
 

708个原

子组成,分子式为C3338H5350N966O1033S21,相对分子质

量为76.216
 

31×103;理论等电点为8.97,为碱性蛋

白。其中含有66个强酸性(-)氨基酸(Asp+Glu),74
个强碱性(+)氨基酸(Arg+Lys)。当 ROP16蛋白

N-末端是 M(Met)时,在哺乳动物网织红细胞中的半

衰期为30
 

h,在酵母菌内的半衰期大于20
 

h,在大肠

埃希菌内的半衰期大于10
 

h。ROP16蛋白的不稳定

系数为59.30,属不稳定蛋白;脂溶性指数为79.25,总
平均亲水性为-0.320,为亲水性蛋白。

3 ME49-ROP16蛋白的空间结构

3.1 二级结构 利用在线软件SOPMA预测 ME49-
ROP16蛋白的二级结构,结果如图2。其中252个氨

基酸 残 基 构 成 了 α-螺 旋 (Alpha
 

helix),占 比 为

35.64%;76个氨基酸残基构成了延伸链(Extended
 

strand),占比10.75%;42个氨基酸残基构成了β-转
角(Beta

 

turn),占比5.94%;337个氨基酸残基构成了

无规卷曲(Random
 

coil),占比47.67%。

3.2 亲水性、柔韧性、表面可及性、β-折叠 利用在线

软件
 

ProScale
 

预测 ME49-ROP16蛋白的亲水性、柔
韧性、表面可及性和β-折叠,结果如图3。横坐标代表

蛋白的氨基酸位置,纵坐标代表相应预测的分数。

3.3 三级结构 利用在线软件
 

Phyre2
 

预测 ME49-
ROP16蛋 白 的 三 级 结 构,结 果 如 图4。基 于 模 板

c7li4A建模,266个氨基酸残基(序列的38%)通过单

个最高评分模板以100%置信度建模。

4 ME49-ROP16蛋白的乙酰化位点、磷酸化位点及

糖基化位点预测

利用在线软件 NetPhos-3.1预测 ME49-ROP16
蛋白共有83个磷酸化位点,其中60个丝氨酸磷酸化

位点,17个苏氨酸磷酸化位点,6个酪氨酸磷酸化位点

(图5A);利用在线软件NetNGlyc
 

-
 

1.0预测ROP16
共有 14 个 N-糖 基 化 位 点 (图 5B);在 线 软 件

YinOYang-1.2预 测 ROP16无 O-糖 基 化 位 点(图

5C)。

图
 

2 ME49-ROP16蛋白的二级结构预测

Fig.2 Secondary
 

structure
 

prediction
 

of
 

ME49-ROP16
 

protein

图
 

3 ME49-ROP16蛋白的亲水性(A)、柔韧性(B)、
表面可及性(C)及β-折叠(D)预测

Fig.3 Prediction
 

of
 

hydrophilicity
 

(A),flexibility
 

(B),surface
accessibility

 

(C)
 

and
 

β-folding
 

(D)
 

of
 

ME49-ROP16
 

protein
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图
 

4 ME49-ROP16蛋白的三级结构预测

Fig.4 Predicted
 

tertiary
 

structure
 

of
 

ME49-ROP16
 

protein

图
 

5 ME49-ROP16磷酸化位点(A)、N-糖基化位点(B)
及O-糖基化位点(C)预测

Fig.5 Prediction
 

of
 

ME49-ROP16
 

phosphorylation
 

site
 

(A),
N-glycosylation

 

site
 

(B)
 

and
 

O-glycosylation
 

site
 

(C)

5 ME49-ROP16蛋白跨膜结构及信号肽预测

在线软件 TMHMM-2.0分析 ME49-ROP16蛋

白无跨膜结构(图6A);在线软件SignalP-4.1分析

ROP16的信号肽序列结果如图6B,D=0.865,D-
cutoff=0.450,该蛋白具有信号肽序列,位于第23和

24位氨基酸之间,为分泌型蛋白。

  注:B图X轴为ROP16蛋白序列前70个氨基酸残基,Y轴为计分
(score)。C值表示剪切位点的计分,用紫色标示;S值为信号肽计分,用
绿色显示;Y值是基于S值和C值的综合计分值,用蓝色表示。

图
 

6 ME49-ROP16蛋白跨膜结构(A)及信号肽(B)预测

Notes:
 

The
 

X-axis
 

of
 

the
 

B-plot
 

is
 

the
 

first
 

70
 

amino
 

acid
 

residues
 

of
 

the
 

ROP16
 

protein
 

sequence,the
 

Y-axis
 

is
 

the
 

score
 

(score).
 

The
 

C-
value

 

indicates
 

the
 

score
 

of
 

the
 

shear
 

site
 

and
 

is
 

marked
 

in
 

purple;the
 

S-
value

 

is
 

the
 

score
 

of
 

the
 

signal
 

peptide
 

and
 

is
 

shown
 

in
 

green;the
 

Y-
value

 

is
 

the
 

combined
 

score
 

value
 

based
 

on
 

the
 

S-value
 

and
 

C-value
 

and
 

is
 

shown
 

in
 

blue.
Fig.6 Prediction

 

of
 

ME49-ROP16
 

protein
 

transmembrane
structure

 

(A)
 

and
 

signal
 

peptide
 

(B)

6 ME49-ROP16蛋白的抗原决定簇分析

利用在线软件Predicting
 

Antigenic
 

Peptides预

测 ME49-ROP16 蛋 白 抗 原 决 定 簇,结 果 如 图 7。

ME49-ROP16蛋白的平均抗原倾向指数为1.0340,共
含有25个抗原决定簇,表明 ME49-ROP16含有较多

的优势抗原表位结构,抗原倾向指数高。

图
 

7 ME49-ROP16蛋白抗原决定簇预测

Fig.7 Antigenic
 

determinant
 

cluster
 

prediction
of

 

ME49-ROP16
 

protein

7 ME49-ROP16蛋白的抗原表位

利用在线软件IEDB预测 ME49-ROP16蛋白含

有13条B细胞表位(图8),去除长度过长和过短的表
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位,共选出7条B细胞优势表位(表1)。

图
 

8 ME49-ROP16蛋白B细胞优势表位预测

Fig.8 Prediction
 

of
 

B
 

cell
 

dominant
 

epitopes

表
 

1 ME49-ROP16蛋白B细胞表位预测
Table

 

1 B-cell
 

epitope
 

prediction
序号
Order

位置
Location

序列
Sequence

长度(bp)
Length

1 408-432 SQIVPNADATSAELEAEISSARAEL 25
2 438-464 QELDVRDKLVAKGLTLTETAEQYGLPL27
3 564-573 VDSCVSEEDK 10
4 586-598 SQHTSQQTCLKRG 13
5 619-627 PYSLSNLPS 9
6 633-654 VEHLSRLRLSDFSAKDCNESDP 22
7 683-704 FFRQAPGVTSHLTRIPTTELSS 22

利用在线软件SYFPEITHI,选择等位基因HLA-
A*0201预测 ME49-ROP16蛋白的CTL细胞抗原表

位,选用长度为9个氨基酸进行分析(设定阈值为

23);选择等位基因 HLA-DRB1*0401预测 ME49-
ROP16蛋白的Th细胞抗原表位,选用长度为15个氨

基酸(设定阈值为26)。采用VaxiJen2.0评估其抗原

性,根据分数确定出7个CTL细胞优势表位(表2),7
个Th细胞优势表位(表3)。

表
 

2 ME49-ROP16蛋白的CTL细胞表位预测
Table

 

2 
 

Prediction
 

of
 

ROP16
 

protein
 

CTL
 

cell
 

epitopes
序号
Order

起始点
Initial

 

point
序列

Sequence
分数
Score

1 308 AAAQLLVAV 26
2 470 TLPENKATV 26
3 125 SLRGYQTQL 25
4 445 KLVAKGLTL 25
5 575 YLRLWAPEL 25
6 599 ALDVWALGL 24
7 461 GLPLCQMTL 23

8 ME49-ROP16蛋白的互作蛋白

利用在线软件STRING预测与 ME49-ROP16蛋

白互作蛋白有ACC1、ACC1、PKG及ROP18蛋白(图

9)。

表
 

3 ME49-ROP16蛋白的Th细胞表位预测
Table

 

3 
 

Prediction
 

of
 

ROP16
 

protein
 

Th
 

cell
 

epitopes
序号
Order

起始点
Initial

 

point
序列

Sequence
分数
Score

1 184 QEQYGAASSLASSPK 28
2 173 SGVVVTEFQEPQEQY 26
3 198 KRYVSGASSSALSGK 26
4 319 YEAMRAVLQEAVLSE 26
5 327 QEAVLSEQRVATRKR 26
6 654 PAVMGIVAQFLNPNP 26
7 691 TSHLTRIPTTELSSH 26

图
 

9 ME49-ROP16蛋白的互作蛋白预测

Fig.9 Interacting
 

protein
 

prediction
 

of
 

ROP16
 

protein

讨 论

弓形虫依靠分泌的蛋白,如微线体蛋白、棒状体蛋

白等进入宿主细胞发挥一系列重要作用,ROP16是弓

形虫入侵的具有丝氨酸/苏氨酸激酶活性的重要蛋白,
能通过调控宿主细胞的一些信号转导通路磷酸化特定

蛋白,从而影响各生物进程[11-13]。且 ROP16在弓形

虫的各致病阶段均有表达,当弓形虫入侵宿主细胞后,

10min内会被分泌至宿主细胞核,对宿主细胞的增殖、
凋亡、炎性等生物过程产生一定影响[14]。不同类型虫

株弓形虫基因序列不同,I型(GT1虫株)和Ⅲ型(VEG
虫株)基因序列相似度99%以上,Ⅱ型(ME49虫株)
与I/Ⅲ型序列相似度均为97%,I型和Ⅲ型氨基酸仅

在115、515和661氨基酸位点存在差别,而Ⅱ型与I
型和Ⅲ型的氨基酸差异位点大于30个。氨基酸位点

的差异可使翻译的蛋白所表现出的功能有所不同。研

究证明,Ⅰ型和Ⅲ型虫株激活
 

STAT3,导致
 

M2巨噬

细胞激活和炎症抑制,Ⅱ型虫株激活核转录因子-κB
(NF-κB),从而导致 M1巨噬细胞和炎症反应激活,且

I型和Ⅲ型虫株的ROP16蛋白可磷酸化
 

STAT3/6,
引起巨噬细胞极化,并激活JAK-STAT信号通路,而
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Ⅱ型虫株的
 

ROP16
 

蛋白对
 

STAT3/6
 

无上述作用,不
能磷酸化STAT3和STAT6[15-16]。氨基酸位点的差

异对蛋白功能的影响有所不同,因此分析 ME49虫株

ROP16蛋白的生物学信息对了解其结构与功能有重

要意义。
生物信息学是一门交叉学科,能够利用多种学科

的方法和技术分析蛋白的生物学数据,对疫苗的设计、
病原体检测等的研究具有重要意义[17-20]。本研究通过

生物信息学方法对 ME49-ROP16蛋白的理化性质、二
级结构、三级结构、跨膜结构、信号肽、细胞表位、互作

蛋白等进行了预测分析,结果表明该蛋白为亲水性分

泌型蛋白,其二级结构中α-螺旋占35.64%,延伸链占

10.75%,β-转角占5.94%,无规卷曲占47.67%。预

测该蛋白共有83个氨基酸磷酸化位点,其中60个丝

氨酸磷酸化位点,17个苏氨酸磷酸化位点,6个酪氨酸

磷酸化位点。蛋白质的翻译后修饰及功能作用与磷酸

化位点有着密不可分的关系。ME49-ROP16共有14
个N-糖基化位点,无O-糖基化位点。通过SignalP-4.
1预测 ME49-ROP16蛋白的信号肽,TMHMM-2.0
预测ROP16蛋白的跨膜结构,结果显示该蛋白是一

个具有信号肽序列的非跨膜结构蛋白。利用在线软件

Predicting
 

Antigenic
 

Peptides预测 ME49-ROP16蛋

白的抗原决定簇,结果显示该蛋白的平均抗原倾向指

数为1.0340,共含有25个抗原决定簇,表明 ME49-
ROP16蛋白含有较多的优势抗原表位结构,抗原倾向

指数高。通过在线软件IEDB和SYFPEITHI预测分

析出 ME49-ROP16蛋白含有7条B细胞优势表位,7
条CTL细胞优势表位和7条Th细胞优势表位,说明

该蛋白具有良好的抗原性,结合 ME49-ROP16蛋白的

亲水性、柔韧性、表面可及性等参数推测该蛋白具有形

成抗原表位的基础,可作为弓形虫预防和治疗的靶点

以及弓形虫疫苗的一个候选分子。
综上所 述,本 研 究 利 用 生 物 信 息 学 方 法 预 测

ME49-ROP16具有优势B细胞和T细胞表位,表明其

具有一定的抗原性,可作为抗弓形虫疫苗的候选蛋白。
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