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一.背景介绍

1.一枝独秀

(Xueyong Li,2003)

MOC1在叶腋分生组织和腋芽的形成中发挥

重要作用，还促进腋芽的向外生长。



2. 分子机制

(Gaoneng Shao,2019)(Zhigang Liao,2019)



二.研究内容

1.DNA序列分析

http://gsds.gao-lab.org/

https://www.megasoftware.net/ http://www.timetree.org/



序列结构与理化性质

http://smart.embl.de/

氨基酸数目 441

摩尔质量 45749.61

等电点 6.79

酸性氨基酸 42

碱性氨基酸 40

脂肪指数 88.98

平均疏水指数 0.019

不稳定性 48.01

https://web.expasy.org/protparam/

2.蛋白质序列分析

(Toshio Hakoshima,2019)



https://web.expasy.org/protscale/

疏水性 变异性

韧性 空间位阻

理化性质



二级结构预测

溶液可及性

序列可视化分析

点突变效应

https://predictprotein.org/



偏好性 #Codon AA Fraction Number

AGA R 0 0

AGG R 0.083 3

CGA R 0.028 1

CGC R 0.444 16

CGG R 0.389 14

CGT R 0.056 2

CAC H 0.941 16

CAT H 0.059 1

AAA K 0 0

AAG K 1 4

碱性氨基酸

#Codon AA Fraction Number

GAC D 0.857 18

GAT D 0.143 3

GAA E 0.048 1

GAG E 0.952 20

酸性氨基酸

#Codon AA Fraction Number

TTC F 0.929 13

TTT F 0.071 1

TGG W 1 7

TAC Y 1 5

TAT Y 0 0

亮氨酸与芳香族氨基酸
Start End 摩尔质量 C端 N端

1 3 418.555 . S

4 21 1782.77 R N

22 41 1743.724 K A

42 51 914.029 R D

52 63 1343.604 R G

64 71 854.964 R A

72 84 1239.437 R G

85 97 1462.588 R A

98 102 542.679 R V

103 106 431.489 R A

107 157 5184.858 K V

158 181 2691.128 R A

182 192 1121.258 R V

193 200 745.79 R D

Start End 摩尔质量 C端 N端

201 205 616.715 R T
206 211 715.81 R A
212 215 463.537 R S

216 288 7478.502 R W
289 291 431.535 K A
292 303 1244.472 K E
304 321 1735.79 R V
322 345 2503.812 R E

346 357 1398.582 R E
358 369 1142.234 R W
370 372 546.629 R G

373 376 473.53 R W
377 382 616.677 R A
383 418 3930.528 R G

419 441 2478.808 R . 胰蛋白酶酶切位点

https://www.bioinformatics.nl/emboss-explorer/

#Codon AA Fraction Number

CTA L 0 0

CTC L 0.511 24

CTG L 0.404 19

CTT L 0 0

TTA L 0 0

TTG L 0.085 4



Motif预测

https://meme-suite.org/meme/index.html



3.三维结构预测

分子表面 通过两种不同预测软件预测的结构

https://github.com/deepmind/alphafold

http://www.sbg.bio.ic.ac.uk/~phyre2

https://www.cgl.ucsf.edu/chimera/

两种不同的基因的GRAS蛋白比较



位点分析

https://github.com/deepmind/alphafold

https://www.cgl.ucsf.edu/chimera/

LRⅠ

VHIID

LRI

SAW

PFYRE



三.结论

MOC1主要编码一个定位在核内的GRAS家族蛋白

对于蛋白质结构预测的分析印证了前人对于MOC1的分子机理研究

MOC1可能与转录调节相关

MOC1产生的GRAS蛋白有非常强的密码子偏好性

通过对短根基因SHR1的X-RAY结构图进行分析,确定了AlphaFold预测的可靠性



四.研究展望

多年研究表明MOC1通过与GA信号途径的DELLA蛋白SLR1结合，从而使
MOC1不被降解，并且在此途径中其他调控因子如TAD1/TE和SLR1一起与
MOC1相互作用，并上行抑制或促进其降解；此外，ABA信号的适度增强对于
拮抗GA促进MOC1的降解也有重要影响。
前人对于MOC1基因的研究已经有了非常大的成果，但它的研究前景仍然非常

广阔：
1.MOC1编码GRAS家族转录因子，但其直接靶点尚未确定，对于直接靶点的
研究将使得我们更加明确MOC1的作用机制。
2.MOC1的突变体数量有很多，如moc1-1,对水稻分蘖有显著影响；moc1-3对
分蘖影响不大，但导致穗枝和小穗数量减少；最新发现的MOC1突变等位基因
gnp6（即形成突变体moc1-6）导致分支形成受阻。
所以在接下来的研究中对于moc1突变体的研究仍然有着非常巨大的空间和前

景。
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