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1、简述小组成员所做的课题

G07B_吕斌娜:

粉红螺旋聚孢霉 内切几丁质酶基因CHI67 的生物信息学

分析及功能验证。

粉红螺旋聚孢霉是一类重要的菌寄生菌（生防
菌），能够侵染多种植物病原真菌，对多种作物真

菌病害具有良好的生防效果。通过对粉红螺旋聚孢霉

高效菌株67-1寄生核盘菌转录组测序，获得了一个明
显上调表达的内切几丁质酶基因CHI67， CHI67可

能参与了粉红螺旋聚孢霉菌寄生过程。后期对该基因

进行功能验证和生物信息学分析。



G07C_刘炳花：

链霉菌 产生武夷菌素的 竞争基因簇的竞争机制和作用方

式。

武夷菌素是一种由不吸水链霉菌产生的高效、低
毒、无残留的新型农用抗生素，可以对多种病原真

菌具有很好的抑制作用。通过三代测序得到武夷菌

素产生菌CK-15全基因组序列，结合生物信息学分
析初步明确武夷菌素次级代谢竞争基因簇，通过对

武夷菌素竞争簇的敲除等方法看对产量是否有影响，

并且明确竞争簇的竞争机制和作用方式。



G07D_阎维巍：

主要研究c-di-GMP信号受体（ PilZ ）介导的水
稻白叶枯病菌毒性调控途径。

c-di-GMP信号系统是新近发现的细菌第二信号传

导系统，通过对c-di-GMP信号受体与互作蛋白的功
能分析，鉴定和发掘出新的PilZ受体介导的c-di-

GMP信号通路，揭示其抑制病菌毒性表达的调控机

制。



G07A_王振花

小麦白粉菌耐高温相关基因的生物信息学分析及

功能验证

对小麦白粉菌进行温度敏感性测试，出现
耐高温菌株。筛选温度敏感性不同的小麦白

粉菌进行转录组分析，筛选耐高温基因进行

后续的生物信息学分析和功能验证。
以热激蛋白家族基因HSP90为例进行结构

和功能分析。



2、简述热激蛋白HSP90

热激蛋白在生物体中普遍存在，是一组高度保
守的蛋白质，按照其分子质量大小可分为HSP110、
HSP90、HSP70、HSP60、HSP（25、27、28）五
大家族。HSP90分子量约为82—90KDa



HSP90是一类存在于细胞质中高度保守的同源二聚
体分子伴侣。1、当细胞感受到环境变化时，Hsp90阻
止一些不成熟蛋白的错误折叠，协助底物蛋白折叠成正
确的构像。2、Hsp90与其他的底物蛋白会形成比较大
的复合体，参与蛋白质的正确折叠。

利用分子半月报及文献查找HSP90相关信息。



左图：HSP90非活性形式，未结合ATP 开放构像，环状结构

右图：HSP90活性形式， 结合ATP后结构紧密的构像



HSP90：蓝色和蓝绿色
底物蛋白：绿色
ATP：红色



医学上，许多由Hsp90协助合成的蛋白质可以参与细

胞的生长。

一般认为Hsp90对正常细胞来说是很重要的，医学上

研究癌细胞相对于正常细胞来说更需要Hsp90，Hsp90抑

制剂可以抑制癌细胞的发展。从结构上看HSP90 N端区域

有ATP结合位点，在癌细胞中，HSP90抑制剂格尔德霉素

可以锁定ATP的结合区，防止ATP与HSp90结合，导致形

成HSP90的复合体和错误蛋白质。最后通过破坏控制细胞

生长的信号通路杀死癌细胞。



ATP结合区 格尔德霉素与ATP结合区结合



3、对HSP90进行生物信息学分析

3.1、利用NCBI、Uniprot查找HSP90序列信息

3.2、利用MEGA7进行多序列比对

3.3、利用MEGA7构建进化树

3.4、利用NCBI 对HSP90 预测ORF

3.5、利用CBS、Predict protein、Smart 、DNAMAN

对HSP90进行结构预测

3.6、利用Phyre2预测HSP90模型

3.7、利用Swiss-PdbViewer对HSP90分析

3.8、利用NCBI 进行引物设计



3.1、利用NCBI、Uniprot查找HSP90序列信息

NCBI查找HSP90序列信息



NCBI查找HSP90核酸序列信息



Uniprot查找HSP90蛋白序列信息



利用MEGA7进行多序列比对



利用MEGA7构建进化树



利用NCBI 对HSP90 预测ORF



利用CBS 对HSP90进行信号肽预测。



利用CBS 对HSP90跨膜结构预测。



利用Predict protein对HSP90进行蛋白结构预测。

Secondary Structure and Solvent Accessibility Prediction



Transmembrane Helices Prediction

Disulphide Bridges Prediction



亚细胞定位



利用Smart对HSP90进行结构域预测。



蛋白质的疏
水性图谱，
数值越高表
明该区域多
肽链的疏水
性越强，
hsp90存在
数段较为显
著的疏水区
域。

利用（ ProtScale ）DNAMAN对氨基酸的亲水性预测。



利用Phyre2预测HSP90模型



利用Swiss-PdbViewer对HSP90分析

ATP结合区 底物蛋白结合区 二聚作用



HSP90 N端有α螺旋（位于一侧）和β折叠（位于另一
侧），中间形成的“口袋”为ATP结合区。HSP90 与
ATP结合改变自身构像，辅助底物蛋白形成正确的构像。



ATP腺嘌呤深入口袋和输水氨基酸ASP天冬氨酸侧链以
氢键结合，但具体与哪一位天冬氨酸结合还需研究



分析：小麦白粉菌在受到高温的压力时，体内的

一些酶或转录因子可能会发生错误的折叠，HSP90 表

达量会增加，协助错误折叠的蛋白形成正确的构像，

抵抗高温。



利用NCBI 进行引物设计（扩全长）



利用NCBI 进行引物设计（荧光定量PCR）

引物跨越内含子（内含子262bp-307bp）



1、对HSP90基因进行克隆，利用生物信息学方法

对克隆的基因进行分析。

2、对高温处理的小麦白粉菌进行表达量分析。

3、利用HIGS技术对HSP90进行功能验证。




