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硒( Se) 是人体最重要的微量元素，具有抗氧化、改善免疫力、提高
抵抗力等功能[1]，被美国医学家称为至今发现最强烈也最具潜力的抗癌营
养素[2]。

1.背景



据地质学家考证，我国 72 % 的地区属于缺硒地区，2 /3 的人口存
在不同程度的硒摄入量不足。

图1



图2

图2：硒在植物中的代谢途径

硒代半胱氨酸甲基转移酶(SMT)
是植物硒代谢途径中的一个关键
酶。在植物硒代谢过程中，SMT
催化硒代半胱氨酸甲基化形成甲
基硒代半胱氨酸，从而减少硒对
蛋白质的掺入，解除硒对植物的
毒害[3]。
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2.序列分析 SMT基因的系统发育
物种 拉丁文名 登录号
拟南芥 Arabidopsis thaliana(HMT2) NM_116190.5
拟南芥 Arabidopsis thaliana (HMT3) NM_113173.3
玉米 Zea mays NM_001111544.2

山嵛菜属 Eutrema salsugineum XM_006402231.2

青花菜 Brassica oleracea var. oleracea XM_013744185.1

青花菜 Brassica oleracea var. oleracea XM_013781107.1

白菜型油菜 Brassica rapa XM_009140399.3
甘蓝型油菜 Brassica napus XM_013837213.2

荠蓝 Camelina sativa XM_010514433.2
杨树 Populus trichocarpa XM_002300788.3
烟草 Nicotiana attenuata XM_019392244.1

玉山筷子芥 Arabidopsis lyrata subsp. lyrata XM_021024328.1

野草莓 Fragaria vesca subsp. vesca XM_004290574.2 



2.序列分析 SMT基因的系统发育

 拟南芥 Arabidopsis thaliana (H M T2)（NM _116190.5）

 玉山筷子芥 Arabidopsis lyrata subsp. lyrata  (XM _021024328.1 )

 荠蓝 Cam elina sativa (XM _010514433.2)

 甘蓝型油菜 Brassica napus  (XM _013837213.2)

 青花菜 Brassica oleracea var.  oleracea (XM_ 013781107.1)

 白菜型油菜 Brassica rapa (XM_ 009140399.3)

 青花菜 Brassica oleracea var.  oleracea  (XM_ 013744185.1)

 山嵛菜属 Eutrem a salsugineum （XM _006402231.2）

 拟南芥 Arabidopsis thaliana (H M T3)（NM _113173.3 ）

 玉米 Zea mays （ NM_ 001111544.2）

 烟草 Nicotiana attenuata  (XM_ 019392244.1 )

 杨树 Populus trichocarpa  (XM _002300788.3)

 野草莓 Fragaria vesca subsp.  vesca  (XM_ 004290574.2 )
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2.序列分析 SMT基因编码产物的系统发育



2.序列分析 SMT编码产物理化性质

半胱氨酸含量高



2.序列分析 SMT基因编码产物理化性质

不稳定指数38.77
（小于40）

脂肪指数89.94
总平均亲水性-0.170



3.结构分析 SMT基因编码产物信号肽分析

TargetP-2.0

SignalP-5.0



3.结构分析

根据以上判断SMT定位于细胞质基质为亲
水蛋白



3.结构分析 SMT基因编码二级结构分析

α-螺旋 46.24%

延伸链 17.05%

无规则卷曲 36.71%



3.结构分析 SMT基因编码三级结构分析



3.结构分析 SMT基因编码三级结构分析

α-螺旋占49.8%
无规则卷曲占36.7%

延伸链占13.5%



3.结构分析
根据大肠杆菌半胱氨酸甲基
转移酶为模板构建的



3.结构分析



3.结构分析



此图来自参考文献[5]

4功能分析



总结与展望
1）在西兰花中SMT 基因编码产物结构稳定，为亲水蛋白，无跨膜结构，定位
于细胞基质
2)甘蓝型油菜SMT和青花菜SMT分为亲缘关系较近，可能都是由白菜型油菜
SMT进化而来。另外表明甘蓝型有才SMT基因可能是由 HMT 基因演化而来。
植物具有硒、硫代谢的部分共用途径也表明HMT逐渐演化为SMT。其次可以
看到在亲缘关系近的其稳定值很高，可能功能都相似。
3）以大肠杆菌的同型半胱氨酸甲基转移酶为模板构建蛋白酶的3D结构。在还
原条件下，Cys248，Cys315和Cys316与Zn 2+螯合，形成酶的活性形式，氧化
条件下，Cys248和Cys315形成二硫键，导致Zn 2+的释放和酶的失活，且此中
心有催化活性。z
4)油菜和西兰花同为芸薹属亲缘关系非常接近，希望通过研究硒代半胱氨酸甲
基转移酶在西兰花中的一些功能，从而去研究其是否与油菜富硒有关，从而
定位到基因上研究。



SMT 基因生物信息学分析的主要工具
程序或软件 说明 网址

ORF Finder 图形的序列分析工具，分析并找到序列的ORF区 http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gorf/orfig.cgi

Protparam 分析未知蛋白质理化性质 http://web.expasy.org/protparam/

Prot Scale 蛋白质疏水性/亲水性 http://web.expasy.org/protscale/

TMHMM2.0 判定某蛋白是否为膜蛋白 http://www.cbs.dtu.dk/services/TMHMM/

Signal P5.0 预测真核生物信号肽 http://www.cbs.dtu.dk/services/SignalP/

Target P2.0 亚细胞定位 http://www.cbs.dtu.dk/services/TargetP/

MultiLoc 亚细胞定位 http://abi.inf.uni-tuebingen.de/Services/MultiLoc

HNN 蛋白质二级结构预测 http://npsa-pbil.ibcp.fr/

SWISS-MODEL 同源建模 http://swissmodel.expasy.org/workspace/

BLASTN 比较核酸序列和核算数据库 http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi

MegaX 分子进化与系统发育分析 http://www.megasoftware.net/

http://web.expasy.org/protparam/
http://www.cbs.dtu.dk/services/TMHMM/
http://www.cbs.dtu.dk/services/SignalP/
http://npsa-pbil.ibcp.fr/
http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
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图1、3来自百度文库

图2来自书籍Selenium in plants



Thank you for your attention! 
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