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1、研究背景

• 葡萄是中国第五大经济水果，也是世界最古老的植物品种，
风味独特，果肉厚且汁多味美，果实可食用率达到90%以上，
有较高的经济价值。无核葡萄因其口感爽脆，更易食用，逐渐
成为市场热门，而培育优良的无核葡萄品种的科研工作也正在积
极开展。

• 在葡萄资源课题组的前期工作中通过蛋白质组对有核和无
核葡萄果实的比较分析，鉴定到一个与种子发育相关的基
因DUF642，进一步研究鉴定到一个与DUF642蛋白存在相互
作用的蛋白果胶乙酰酯酶PAE（Pectin acetylesterase）。

• 已有研究表明PAE能够修饰植物细胞壁结构，影响植物细胞
壁稳定性、或造成部分细胞死亡、参与种子发育等。



PAE蛋白介绍

• 果胶乙酰酯酶（Pectin  acetylesterase，PAE）是果胶酯酶的一种。果胶酯酶包含果胶甲酯
酶和果胶乙酰酯酶等，果胶甲酯酶（PME）作用于多聚半乳糖醛酸的半乳糖醛酸残基的C-6
羧基基团，去掉甲酯，催化果胶酯酸转化为果胶酸。果胶乙酰酯酶作用于半乳糖醛酸的C-2
或C-3羧基基团，使之乙酰化。脱乙酰作用下，影响果胶溶解度，使之更溶于水而降低果胶
主链的疏水性。目前对乙酰化作用的研究较少，但已证实乙酰化作用影响果胶萃取后凝胶
的形成。

• 植物细胞壁通常由多糖(纤维素、半纤维素和果胶)和结构蛋白
组成，其中果胶是主要组分。果胶乙酰化发生在果胶从高尔基
体向细胞壁分泌的过程中，然后乙酰化的果胶结合进细胞壁。
果胶乙酰化改变了果胶组分的理化性质，影响了细胞的粘连进
而影响了细胞壁的结构。



2.已进行的实验
• 从无核白葡萄中克隆VvPAE基因，通过农杆菌介

导的遗传转化获得转VvPAE基因番茄（solanum

Micro-Tom)。

• 提取基因组DNA,设计PAE基因特异性引物，通过

PCR鉴定基因组中是否存在VvPAE基因DNA插入。

• 提取RNA，反转录成cDNA，通过qRT-PCR分析

其转录表达水平。

• 植物生长室中培养番茄植株，观察其生长发育变

化，记录单果重量、种子数目及种子败育等性状。

• 通过对转基因番茄和野生型番茄基因和表型的一

系列对比显示，PAE基因高峰度表达的转基因番

茄在种子数量上明显减少，由此推测葡萄VvPAE

基因可能影响种子发育，进而参与葡萄无核发育

过程。



中文名：拟南芥 拉丁名：Arabidopsis thaliana (Mouse-ear cress)

◆课题相关信息：中文名：葡萄 拉丁名：Vitis vinifera L.

登录号 登录名 蛋白名 基因名 物种

Q66GM8 PAE10_ARATH Pectin acetylesterase 10 PAE10 At5g26670, F21E10.11 Arabidopsis thaliana (Mouse-ear cress)

Q9SR23 PAE4_ARATH Pectin acetylesterase 4 PAE4 At3g09405, F3L24.30 Arabidopsis thaliana (Mouse-ear cress)

Q84JS1 PAE6_ARATH Pectin acetylesterase 6 PAE6 At3g62060, T17J13.20 Arabidopsis thaliana (Mouse-ear cress)

Q6DBP4 PAE8_ARATH Pectin acetylesterase 8 PAE8 At4g19420 Arabidopsis thaliana (Mouse-ear cress)

F4I839 PAE2_ARATH Pectin acetylesterase 2 PAE2 At1g57590, T8L23.6 Arabidopsis thaliana (Mouse-ear cress)

Q9FH82 PAE11_ARATH Pectin acetylesterase 11 PAE11 At5g45280, K9E15.6 Arabidopsis thaliana (Mouse-ear cress)

B9DFR3 PAE9_ARATH Pectin acetylesterase 9 PAE9 At5g23870, MRO11.9 Arabidopsis thaliana (Mouse-ear cress)

Q9SFF6 PAE12_ARATH Pectin acetylesterase 12 PAE12 At3g05910, 
F10A16.21, F2O10.13

Arabidopsis thaliana (Mouse-ear cress)

F4I107 PAE1_ARATH Pectin acetylesterase 1 PAE1 At1g09550, F14J9.21 Arabidopsis thaliana (Mouse-ear cress)

O80731 PAE3_ARATH Pectin acetylesterase 3 PAE3 At2g46930 Arabidopsis thaliana (Mouse-ear cress)

Q9SR22 PAE5_ARATH Pectin acetylesterase 5 PAE5 At3g09410, F3L24.31 Arabidopsis thaliana (Mouse-ear cress)

Q940J8 PAE7_ARATH Pectin acetylesterase 7 PAE7 At4g19410, T5K18.190 Arabidopsis thaliana (Mouse-ear cress)

A0A438HSE5 A0A438HSE5_VITVI Pectin acetylesterase PAE5_1 CK203_033640 Vitis vinifera (Grape)

https://www.uniprot.org/uniprot/Q66GM8
https://www.uniprot.org/taxonomy/3702
https://www.uniprot.org/uniprot/Q9SR23
https://www.uniprot.org/taxonomy/3702
https://www.uniprot.org/uniprot/Q84JS1
https://www.uniprot.org/taxonomy/3702
https://www.uniprot.org/uniprot/Q6DBP4
https://www.uniprot.org/taxonomy/3702
https://www.uniprot.org/uniprot/F4I839
https://www.uniprot.org/taxonomy/3702
https://www.uniprot.org/uniprot/Q9FH82
https://www.uniprot.org/taxonomy/3702
https://www.uniprot.org/uniprot/B9DFR3
https://www.uniprot.org/taxonomy/3702
https://www.uniprot.org/uniprot/Q9SFF6
https://www.uniprot.org/taxonomy/3702
https://www.uniprot.org/uniprot/F4I107
https://www.uniprot.org/taxonomy/3702
https://www.uniprot.org/uniprot/O80731
https://www.uniprot.org/taxonomy/3702
https://www.uniprot.org/uniprot/Q9SR22
https://www.uniprot.org/taxonomy/3702
https://www.uniprot.org/uniprot/Q940J8
https://www.uniprot.org/taxonomy/3702
https://www.uniprot.org/uniprot/A0A438HSE5
https://www.uniprot.org/taxonomy/29760


分析过程中存在的问题：
在UniProt关于葡萄PAE蛋白
只有一个未经人工审核的蛋
白序列，准确性得不到保证

解
决
问
题
思
路

1、构建mega系统发生树，将葡
萄和拟南芥的PAE蛋白序列进行

建树，找到结构最相似的。

2、通过NCBI-Blast查询相似度最
高的序列。

3、通过Swiss-model找到与
A0A438HSE5_VITVI最相近的结构。

3、序列的选择



 sp|F4I839|PAE2 ARATH

 sp|F4I107|PAE1 ARATH

 sp|Q9SFF6|PAE12 ARATH

 sp|Q84JS1|PAE6 ARATH

 sp|O80731|PAE3 ARATH

 sp|Q6DBP4|PAE8 ARATH

 sp|Q9FH82|PAE11 ARATH

 sp|Q940J8|PAE7 ARATH

 sp|B9DFR3|PAE9 ARATH

 tr|A0A438HSE5|A0A438HSE5 VITVI

 sp|Q9SR23|PAE4 ARATH

 sp|Q9SR22|PAE5 ARATH
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在进行葡萄PAB蛋白NCBI-Blast时发现
A0A438HSE5_VITVI在263位氨基酸出现：X-未知
氨基酸，无法使用

同样在进行Swiss-model时也出现同样问题
通过参考系统发生树演化关系，后续关于
PAE的分析采用拟南芥PAE4、5蛋白



保守性分析

（结果来自MEME）



4、理化性质

（结果来自protscale）

（结果来自protparam ）



5、 蛋白互作 PAE4_ARATH 

（结果来自STRING）

AT5G64830 ：程序性细胞死亡 2 C-末端结构域蛋白；参与
细胞凋亡；位于细胞质中；以 22 种植物结构表达；在 13 

个生长阶段表达；

未知功能的植物蛋白（DUF828）；编码 TBL 基因家
族的成员，该家族包含植物特异性 DUF231（未知功
能域）域。TBL基因家族有46个成员，其中两个
（TBR/AT5G06700和TBL3/AT5G01360）已被证明
参与次生壁纤维素的合成和沉积，可能是通过影响果
胶聚合物的酯化状态



5、 蛋白互作 PAE5_ARATH 

（结果来自STRING）

AT5G64830：程序性细胞死亡 2 C-末端结构域蛋白；
它的功能被描述为molecular_function unknown；参与
细胞凋亡；位于细胞质中；以 22 种植物结构表达；在

13 个生长阶段表达；

未知功能的植物蛋白（DUF828）；TBL基因家族有46
个成员，其中两个（TBR/AT5G06700和

TBL3/AT5G01360）已被证明参与次生壁纤维素的合
成和沉积，可能是通过影响果胶聚合物的酯化状态。



二级结构
• 上PAE_4

• 下PAE_5

• 在预测结构中发现跨膜
区：

PAE_4：17-35

PAE_5：20-38

（结果来自IntroPro）



从图中看出可以signal代表信号肽，outside代表膜外,inside代表膜内，membrane为跨膜区 。
显然，PAE_4：共有409个氨基酸残基，信号肽为 1-36位氨基酸，37-409位在膜外。

PAE_5：1-19位为膜内氨基酸，38-427位为膜外氨基酸。存在一个跨膜区域，位于20-37位氨基酸，
不存在信号肽。

（结果来自TMHMM）



三级结构

• 上PAE_4

• 下PAE_5

（结果来自spdbv）



三维结构

通过对PAE_4和PAE_5进行均方根误差分析，得到RMSD值为6.03

（结果来自spdbv）



总结：

•通过对拟南芥PAE蛋白的分析，在互作蛋白中发现有和细胞程序
性死亡和次生壁纤维素的合成和沉积相关蛋白，侧面证实了葡萄
PAE蛋白无核葡萄之间的关系。

•后续仍需要对无核白葡萄的PAE蛋白序列进行分析。
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