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一、研究背景



白粉病是瓜类生产上最重要的病害之一，主要危害植株叶

片，发病时白粉菌迅速增多并扩散，植株叶片大面积死亡，通

常会降低农产品的产量和品质，造成巨大的经济损失。全球大

约有 10000 种植物受到约 650 种白粉菌的侵害。
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一、研究背景

In the 1930s and 1940s, a game-changing type of powdery mildew

resistance was discovered. Loss-of-function of the gene Mildew resistance

locus o (Mlo) in barley was found to confer recessively inherited broad-

spectrum resistance against the ascomycete phytopathogen (Jørgensen 1992;

Lyngkjær and Carver 2000). In contrast to prototypical resistance (R) gene–

mediated race-specific resistance, mlo-based resistance is non–race

specific and, thus, effective against the vast majority of powdery mildew

isolates (Brown 2015; Lyngkjær and Carver 2000).



一、研究背景

在拟南芥基因组的研究中发现，野生型拟南芥具有 15 个 MLO 家族成员，其

中 AtMLO2、AtMLO06 和 AtMLO12 这 3 个基因突变体可以使拟南芥对白粉病菌完全

免疫 (Consonni et al., 2006)，其中 AtMLO2 在白粉病菌免疫反应中发挥主要作用。



一、研究背景

The structure of barley MLO.

Devoto et al. 1999



二、研究目的与意义



研究目的

通过生物信息学方法初步筛选出甜瓜的感白粉病基因，

再通过实验敲除筛选的目标基因，从而验证该基因的功能。

研究意义

通过生物信息学方法，缩小甜瓜感白粉病基因的筛选

范围，提高后期实验敲除验证的可行性，为分子育种途径

培育抗白粉病甜瓜品种奠定基础。

二、研究目的与意义



三、甜瓜和拟南芥 MLO 同源聚类分析



3.1 甜瓜和拟南芥 MLO 家族蛋白序列的获取
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三、甜瓜和拟南芥 MLO 同源聚类分析



三、甜瓜和拟南芥 MLO 同源聚类分析

3.2 利用 MEGA7 建分子系统发生树



四、不同作物感白粉病蛋白的
序列比对



• 4.1 从 Uniprot 搜索蛋白序列

四、不同作物感白粉病蛋白的序列比对

Speciess MLO

Arabidopsis thaliana AtMLO2/ AtMLO6/AtMLO12

Solanum lycopersicum SlMLO1

Capsicum Annuum CaMLO2

Cucumis melo CmMLO1/CmMLO2CmMLO7



• 4.2 利用 MEGA7 进行多序列比对
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• 4.2 利用 MEGA7 进行多序列比对

四、不同作物感白粉病蛋白的序列比对

…



• 4.3 CmMLO1/CmMLO2/CmMLO7  在重要位点的特异突变

四、不同作物感白粉病蛋白的序列比对

蛋白质 特异突变数目

CmMLO1 2

CmMLO2 11

CmMLO7 3



五、蛋白质结构分析



5.1  CmMLO1 / CmMLO2  与 AtMLO2 跨膜结构预测与对比
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五、蛋白质结构分析



5.2  CmMLO1 的信号肽预测

五、蛋白质结构分析



六、总结



总结：

1、通过甜瓜和拟南芥 MLO 家族蛋白的同源聚类分析，从

甜瓜 MLO 家族种筛选出 CmMLO1、 CmMLO2、CmMLO7 作为甜瓜

感白粉病候选基因。

1、通过拟南芥、番茄、辣椒的感白粉病蛋白与甜瓜

CmMLO1、 CmMLO2、 CmMLO7 的多序列比对，筛选出 CmMLO1、

CmMLO7 作为甜瓜感白粉病候选基因。

3、通过 CmMLO1 / CmMLO2 与 AtMLO2 的蛋白跨膜结构预

测与对比，筛选出 CmMLO1 作为甜瓜感白粉病候选基因。




