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战徊旭—绞股蓝核糖体失活蛋白RIP

绞股蓝，葫芦科、绞股蓝属草质攀援植物。绞股蓝俗称超人参

、遍地生根等，为多年生草质藤木。绞股蓝有着提高免疫力、

降血脂、双向调节血压、降血糖等功效。林毅在预实验中分离

到一种新的核糖体失活蛋白(RIP)，它具有很高的抗TMV活性

。其分子量约为27kDa。

本课题打算构建相应载体，经农杆菌介导转入烟草，获得转基

因植株，并探索叶绿体表达蛋白可能性。

由于RIP具有抗肿瘤，抗病毒等效果，希望凭借烟草生物量巨

大的优势，利用烟草表达抗病毒蛋白，提高RIP产量，提纯后

作为生物药剂开发。同时，还可以研究表达RIP蛋白的转基因

烟草的病毒抗性。



方法：氨基酸和蛋白的序列比对，系统发育树构建，蛋白检索

，蛋白结构预测，引物设计

工具：Blast，MEGA7.0，DNAMAN, ExPASy 上的ProtScale 工

具, ExPASy 中ProtScale 工具, TMpred, DAS-TMfilter ,

数据库：NCBI, UniProt，Phyre2，PubMed，EMBOSS, Predict Pr

otein

战徊旭—绞股蓝核糖体失活蛋白RIP



棉花是我国重要的经济作物，棉籽中富含蛋白质和脂肪，

是重要的植物油料和蛋白资源。

棉酚腺体
棉酚及
衍生物

对人畜有毒害作用，不能直接食用

植物保护素，抵御病虫害

因此，选育棉籽中无棉酚，植株中有棉酚的品种成为当

务之急，既保持了植株对病虫害的抗性又能使棉花蛋白和油脂

得到充分利用。

孔令磊—棉花腺体相关基因的精细定位与克隆



1. 引物设计：Primer 5

2. 遗传图谱构建：JionMap 4.0

3. 基因预测： FGENESH

4. 基因结构分析：GENSCAN、PromoterScan

5. 序列比对：BLAST

6. 系统发育树构建：MEGA7.0

7. 蛋白序列分析、功能预测：PredictProtein

8. 蛋白质结构预测：Phyre2

孔令磊—棉花腺体相关基因的精细定位与克隆



袁高鹏、高源—抗病转录因子

分析方法可能涉及GO功能分析、KEGG富集、系统进化树构建

等。

工具可能包括：BLAST、MEGA7.0、EMBOSS软件包中的序列

比对程序Needle等。

 数据库：NCBI BLAST 数据库、Ref-seq、PlantTFDB等。



调控大豆多叶基因Lf1基因的生物信息学分析

Bioinformatics Analysis of the Lf1 gene that 
controls leafet number in soybean
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 大豆是世界上重要的粮油

兼用作物，也是人类优质

蛋白的主要来源。既是我

国主要作物之一，也是我

国进口量最大的农产品。

大豆是关系国际民生的重

要基础性、战略性物资，

又是最具经济效益的作物

，其延长的产业链和价值

链具有很大发展潜力，在

农产品贸易领域扮演着举

足轻重的角色。
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 由于叶子是植物的光合作用工

厂，所以作物的叶片发育对于

作物的产量是至关重要的。叶

是开花植物茎尖分生组织侧翼

连续发育的侧生器官。许多研

究表明，叶发育常常与来自花

和相关组织的其他侧生器官（

例如花和豆荚或果实）的发育

共享关键的调控基因。因此，

研究叶子的发育对于提高产量

也是至关重要的。
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文献检索



UniProt information



UniProt information



UniProt information Predict Protein

Subcellular Localization



cTP：叶绿体转运肽 mTP：线粒体靶向肽 sp：信号肽

TargetP 程序

Subcellular localization



氨基酸序列分析

Predict Protein检索结果



ExPASy 上的 ProtParam 工具分析结果如下：

氨基酸序列分析



亲疏水性分析

ExPASy 上的 ProtScale 工具分析结果如下：



Secondary structure＆Solvent accessibility



Smart



binding siteBinding Sites 

Predict Protein检索结果

DNA binding region Nucleotide binding region

RNA binding region Protein binding region



结构预测



结构预测结构预测



结构预测
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