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一、课题背景



课题背景——李成阳_G1A

甘薯块根是收获的主要器官，其发育和扩展直接影响甘薯的产量(Fan et al., 2021)，目前，伴

随分子生物学技术的快速发展、组学测序技术的不断应用以及甘薯二倍体祖先种I.trifida和I.triloba

参考基因组的破译，块根发育生理过程的解析也取得了一定进展，但分子机理方面的研究还处于

相对滞后的阶段(Song et al., 2021)。已鉴定基因数量远远不够，对其所行使的功能也鲜有探究，

并且它们相互之间的关系、如何系统的调控甘薯块根膨大以及同激素等信号通路的相互作用等都

不明确，因此对甘薯块根形成和膨大相关分子机理的研究空间仍然很大。



课题背景——张若晗_G1B

 聚乙烯（Polyethylene, PE）广泛应用于牛奶桶、玩具及塑料薄膜等产品，2016 年PE的年产
量占欧洲塑料总产量的29.8%。但是由于PE的大分子量、强疏水性以及低表面能等很难被
自然降解，就导致了严重的“白色污染”。

 目前对酶降解PE的研究较少且均不深入，针对前期工作得知的芽孢杆菌YP1能够降解PE的
现象，期望找到功能基因以及关键酶，分析其分子机制。



课题背景——任丽莹_G1C

基于光/电的电子传递策略驱动微生物固氮

生物固氮是指微生物利用自身固氮酶， 在常温常压下，将N2直接还原为NH3 。

N2 +8H+ + 16ATP + 8e- → 2 NH3 +H2+ 16ADP / Pi
生物固氮过程中，常见的电子来源包括有机碳（如乙酸盐、丙酸盐、乳酸钠等）

和还原型无机物（如Fe2+，H2， H2S, CO等） ，而电子传递速率已成为限制微生

物固氮效率的决定性因素，亟需立足于天然机制对电子供给方案进行创新和优化。



课题背景——王鹏_G1D

• 牡丹（Paeonia suffruticosa Andrews）在分类学上属于芍药科（Paeoniaceae）芍药属（Paeonia）牡丹组

（Sect. Moutan）的一种木本花卉。

• 牡丹这一名称最早出现在《神农本草经》中， 《神农本草经》将牡丹列为中品，性微寒。

• 牡丹是中国的传统名花，不仅花型花色丰富，而且集药食赏于一体，牡丹的花、叶和株型皆有较高的观赏

价值，牡丹的花和其他食品加工产品具有较好的食用口感，牡丹种子可以榨油，其油富含ɑ-亚麻酸，牡丹

皮可以入药，丹皮酚是一种珍贵的药材，主治活血化瘀，消炎止痒。



二、研究相关汇报



1、转录组数据来源

Cite: Song W, Yan H, Ma M, Kou M, Li C, et al. Comparative Transcriptome Profiling Reveals the Genes
Involved in Storage Root Expansion in Sweetpotato (Ipomoea batatas (L.) Lam.). Genes (Basel), 2022,
13(7):1156. doi: 10.3390/genes13071156.



Figure 1. Phenotypic comparison of XZ8 and X192 at 
different SR expansion stages Figure 2. Venn diagram of DEGs in XZ8 and X192 in the four groups. 

(Song et al., GENES, 2022)

基于甘薯块根膨大转录组数据挖掘差异表达基因并进行功能分析，深入探索甘薯块根膨大机理及调

控机制，利用育种及基因工程手段筛选培育高产、抗逆和优质甘薯新品种。

1、转录组数据来源



2、转录组数据分析

甘薯作为块根类作物，地下部膨大往往在生育前期明显受膨大基因调控作用，

而生育后期的膨大发展方向基本确定，其受膨大相关主效基因调控作用不明显；

基于此，筛选主要依据为生育前期显著上调表达的基因。



3、转录组数据分析

该基因在膨大品种(XZ8)中尤其是前、中生育时期显著上调表达，但在不膨大品种(X192)中几乎不表达。

来源 id 60d 90d 120d 150d 90d/60d 120d/60d 150d/60d Symbol Description Cloned 
species Research progress 

XZ8
(膨大)

G43403 6.203 208.503 376.72 105.897 33.61 60.73 17.07 -- protein MARD1-like [Cajanus 
cajan]

甘薯基因库
中未知功能蛋白，
Mediator of 
ABA-regulated 
dormancy 
1(MADR1)，衰老
家族蛋白(含有锌
指结构DFU581)。

转录组数据
库中共有8个相关
基因，其中以这3
个表达量相对突
出。

拟南芥
MARD家族
基因中少部
分MARD基
因已克隆，
其他物种暂
未克隆。

拟南芥中报道
该锌指结构基因调
控SnRK1蛋白激酶
活性以维持植物饥
饿状态下生长，调
控休眠。

其 在 块 根 、
块茎类作物中地下
部研究尚未见报道

G8143 5.69 162.737 243.34 50.113 28.60 42.77 8.81 -- protein MARD1-like [Cajanus 
cajan]

G7856 0.667 33.907 57.27 12.24 50.84 85.86 18.35 -- protein MARD1-like [Cajanus 
cajan]

G23756 6.567 263.753 405.687 56.623 40.16 61.78 8.62 MARD1 PREDICTED: protein MARD1-
like [Nicotiana attenuata]

G43081 4.053 126.533 184.857 28.503 31.22 45.61 7.03 MARD1 PREDICTED: protein MARD1-
like [Nicotiana attenuata]

G24130 2.14 71.14 95.04 13.56 33.24 44.41 6.34 -- PREDICTED: protein MARD1-
like [Nicotiana attenuata]

G39203 49.893 304.22 401.11 187.16 6.86 8.04 3.75 MARD1 PREDICTED: protein MARD1-
like [Nicotiana attenuata]

G39152 20.61 141.82 155.59 76.17 6.88 7.55 3.70 MARD1 PREDICTED: protein MARD1-
like [Nicotiana attenuata]

X192
（不膨大）

G43403 52.53 264.52 181.67 172.63 5.04 3.46 3.29 -- protein MARD1-like [Cajanus 
cajan]

G8143 0.70 2.86 2.74 1.96 4.07 3.89 2.79 -- protein MARD1-like [Cajanus 
cajan]

G7856 1.40 6.21 3.66 1.66 4.44 2.61 1.18 -- protein MARD1-like [Cajanus 
cajan]

G23756 11.81 66.96 64.16 41.80 5.67 5.43 3.54 MARD1 PREDICTED: protein MARD1-
like [Nicotiana attenuata]

G43081 36.36 194.02 121.76 117.33 5.34 3.35 3.23 MARD1 PREDICTED: protein MARD1-
like [Nicotiana attenuata]

G24130 10.14 54.76 46.80 34.45 5.40 4.62 3.40 -- PREDICTED: protein MARD1-
like [Nicotiana attenuata]

G39203 144.54 289.05 305.54 363.20 2.00 2.11 2.51 MARD1 PREDICTED: protein MARD1-
like [Nicotiana attenuata]

G39152 26.09 55.96 53.56 50.58 2.14 2.05 1.94 MARD1 PREDICTED: protein MARD1-
like [Nicotiana attenuata]



4、数据库注释信息

http://sweetpotato.uga.edu/index.shtml https://www.arabidopsis.org/index.jsp

http://sweetpotato.uga.edu/index.shtml
https://www.arabidopsis.org/index.jsp


5、NCBI-Blastn、P

Blastn Blastp

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi


6、NCBI-Conserved Domains



7、锌指结构

何为锌指结构？

锌指结构是由一个含有大约30个氨基酸的环和一个与环上的4个Cys(半胱氨酸) 或2个Cys

和2个His(组氨酸)配位的Zn2+构成，由一个α-螺旋和两个反平行的β-折叠三个肽段组成，形似

手指，具有结合锌离子的功能，具有锌指结构的蛋白大多都是与基因表达的调控相关的功能

蛋白且都能与DNA或RNA结合.



8、Markov Models

（ https://www.ebi.ac.uk/Tools/hmmer/ ）

https://www.ebi.ac.uk/Tools/hmmer/


9、Clustal Omega-多序列比对

https://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalo/

基于EMBL-EBI的Clustal Omega进行多序列比对，结果如下：

https://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalo/


9、EMBOSS Needle双序列比对

（ https://www.ebi.ac.uk/Tools/psa/emboss_needle/ ）

MATRIX: BLOSUM62
GAP OPEN: 10
GAP EXTEND: 0.5

比对结果显示，三个目的蛋白和甘薯野生种中注释的锌指结构蛋白绝大部分位

点形同，相同位点用竖杠“|”表示，不同位点用句号“.”表示，相似位点用“：”

表示；其中第一个蛋白在70-73位点有四个“S”丝氨酸的缺失，但由于该位点为无

序区域，所以该位点的缺失无关紧要。

https://www.ebi.ac.uk/Tools/psa/emboss_needle/


10、UniProt注释



10、UniProt注释

（ https://www.uniprot.org/uniprotkb/Q8LGS1/entry ）

https://www.uniprot.org/uniprotkb/Q8LGS1/entry


11、互作蛋白

Protein-protein interaction databases

（ https://cn.string-
db.org/cgi/input?sessionId=boLZZckq
AtMH&input_page_show_search=on ）

（ https://www.ebi.ac.uk/intact/home ）

https://cn.string-db.org/cgi/input?sessionId=boLZZckqAtMH&input_page_show_search=on
https://www.ebi.ac.uk/intact/home


12、蛋白结构

AlphaFoldDB

3D structure databases

SWISS-MODEL

（ https://alphafold.ebi.ac.uk/ ） （ https://swissmodel.expasy.org/ ）

https://alphafold.ebi.ac.uk/
https://swissmodel.expasy.org/


13、相关文献
Pulications



14、系统发生树构建 MEGA 7



15、蛋白质结构预测

MARD1-1 MARD1-2 MARD1-3

Phyre2

trRosetta

I-TASSER

（ http://www.sbg.bio.ic.ac.
uk/phyre2/html/page.cgi?id
=index ）

（ https://yanglab.nankai.e
du.cn/trRosetta/ ）

（ https://zhanggroup.org/I-
TASSER/ ）

http://www.sbg.bio.ic.ac.uk/phyre2/html/page.cgi?id=index
https://yanglab.nankai.edu.cn/trRosetta/
https://zhanggroup.org/I-TASSER/


16、蛋白质二级结构预测

（ https://predictprotein.org ）

https://predictprotein.org/


17、跨膜螺旋预测

（ https://services.healthtech.d
tu.dk/service.php?TMHMM-2.0 ）

https://services.healthtech.dtu.dk/service.php?TMHMM-2.0


三、总结



在上述研究中，运用了《实用生物信息技术》课程上学习到的部分方法和

软件，并进行了拓展，这对我接下来开展研究尤其是未知功能蛋白的解析提供

了很大的帮助，比如通过其他作物中该蛋白功能对研究蛋白功能进行预测，通

过预测蛋白结构了解其功能等；目前，ABC网站（http://abc.gao-lab.org/）

中我所熟练掌握并应用的工具并清楚其原理的只有一小部分，还有许多课程中

没有提到的文章、软件等值得我们继续探索和学习。



谢 谢 大 家 ！

请各位老师、同学批评指正！
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