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研究背景
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研究背景

微拟球藻（Nannochloropsis）属于单细胞光合微藻中的
眼点藻纲，细胞直径2–5 µm，生长快，可在盐碱、荒地
等非耕地使用海水进行培养。

优势：
1.生长快，易培养
2.甘油三脂(TAG)产量在 10%-36%
3.细胞壁较薄易破碎
4. 20世纪80年代就已有较好的规模化生产方法
和技术基础

5. 有较为成熟的分子工程平台
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研究背景

生产生物柴油的转酯化反应

CH2-OOC-R1 CH2OH
|                                                 catalyst                                           |   
CH-OOC-R2 +  3CH3OH                                                         +      CHOH
|                                                                                                          |
CH2-OOC-R3 CH2OH

R1COOCH3

R2COOCH3

R3COOCH3

甘油三酯 甲醇 脂肪酸甲酯
（生物柴油）

甘油
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研究背景

DGAT

DGAT是Kennedy途径合成TAG的唯一限速酶，能催化DAG
和acyl-CoA，将acyl-CoA的酰基基团转移到DAG的sn-3位置
合成TAG。

DGAT被认为在TAG合成及积累方面具有重要的作用，相关
研究表明DAGT与植物种子发育、萌发，动物饮食性肥胖
有关。

Kennedy 途径
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研究背景

DGAT分类及特点

分布 类型
跨膜结
构域

分子量
kDa

等电点
氨基
酸数

基因定位
cDNA
长度
bp

外显子/内
含子数

DGAT1
动物、
植物

跨膜
蛋白

9-10 约59
8.71-
9.63

约500
染色体Ⅱ
（拟南芥）

1998
16/15

（拟南芥）

DGAT2
动物、
植物、
酵母

跨膜蛋
白

2-3 约39
8.86-
9.70

约340
染色体Ⅲ
（拟南芥）

1330
8/7

（拟南芥）

DGAT3
植物

（花生）
胞质溶
解蛋白

0 约41
8.17-
9.47

约350 * 1637 *

Cases,1998; Cao,2011; Saha,2006; Hobbs,1999; Bouvier,2000
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➢ 微拟球藻Nannochloropsis oceanica
基因序列(CDs) (Genbank:KY073295.1)

氨基酸序列(Genbank:ASL69957.1)

➢ 衣藻Chlamydomonas reinhardtii
基因序列(CDs) NCBI Reference Sequence: XM_001693137.1

Cre01.g045903.t1.1 CDS (phytozome数据库)
氨基酸序列 NCBI Reference Sequence: XP_001693189.1

Cre01.g045903.t1.1 (phytozome数据库)

➢ 小球藻Chromochloris zofingiensis
基因序列(CDs) Cz03g14080.t1 CDS (phytozome数据库)

Cz06g04190.t1 CDS (phytozome数据库)
Cz09g23020.t1 CDS (phytozome数据库)

氨基酸序列Cz03g14080.t1 (phytozome数据库)
Cz06g04190.t1 (phytozome数据库)
Cz09g23020.t1 (phytozome数据库)

DGAT基因及氨基酸序列
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➢ 三角褐指藻Phaeodactylum tricornutum
基因序列(CDs) (Genbank: >JF828904.1)

氨基酸序列（Genbank: >AEG79729.1）

➢ 拟南芥Arabidopsis thaliana
基因序列(CDs) AT1G48300.1 CDS

AT3G51520.1 CDS
氨基酸序列 AT1G48300.1

AT3G51520.1

➢ 花生Arachis hypogaea
基因序列(CDs) GenBank: KC736067.1

GenBank: EU183333.1
氨基酸序列GenBank: AGT57760.1

GenBank: ABW34442.1                               

DGAT基因及氨基酸序列
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DGAT基因及氨基酸序列

➢ 小鼠Mus musculus
基因序列(CDs) GenBank: AF078752.1

氨基酸序列GenBank: AAC72917.1

➢ 大鼠Rattus norvegicus
基因序列(CDs) GenBank: AB062763.1
氨基酸序列 GenBank: BAC43743.1

➢ 人Homo sapiens
基因序列(CDs) NCBI Reference Sequence: NM_012079.5
氨基酸序列NP_036211.2
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多序列比对
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利用Muscle进行mRNA多序列比对

11



利用ClustalOmega进行蛋白多序列比对
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藻类之间的蛋白多序列比对
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系统发育树构建
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利用ClustalW进行多序列比对
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DGAT家族系统发育树构建

mRNA

Protein
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结构分析
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氨基酸组成
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密码子偏好性
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微拟球藻DGAT的二级结构预测
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微拟球藻DGAT的跨膜螺旋预测
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微拟球藻中的保守结构域

含有的结构域MBOAT, membrane-bound O-acyltransferase family
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找到其他物种中的保守结构域
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已经测定的结构：油菜O-乙酰基转移酶(NMR)
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来自海洋细菌的二酰基甘油酰基转移酶
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蛋白活性口袋

26



Phyre2 预测：微拟球藻DGAT

三级结构预测 normal：
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Phyre2 预测：微拟球藻DGAT

保守性
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Phyre2 预测：微拟球藻DGAT

对突变的敏感性
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Phyre2 预测：微拟球藻DGAT

三级结构预测 intensive：
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Phyre2 预测：其他物种
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总结
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• 多序列比对表明微拟球藻的DGAT序列与藻类相
似度更高，今后对微拟球藻的DGAT酶的研究中
可以参考其他研究成熟的藻类

• 系统发育树表明DGAT1、DGAT2和DGAT3均具有
跨物种的保守性，说明这三个蛋白在物种演化之
前就已经存在

• 从结构上对微拟球藻进行了预测，可以为下一步
对酶活性的优化提供一些建议



展望
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随着环保挑战日益严峻，开发环保可再生的替代
能源成为了当下的迫切任务。本次讨论报告通过
与其他物种比对，并对DGAT结构进行预测，为后
续研究提供两条思路：1.通过湿实验研究活性位
点的突变是否会改变底物作用位点或增加酶活，
从而提高TAG产量；2.基因共定位，解析DGAT作用
机制，明确代谢途径，通过代谢工程手段提高油
脂产量。
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