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什么是FT？ 

• FT是开花素的可能组成物质，促使植物生殖生长向花发育

阶段转变. 





• 其在开花诱导过程中同FD/BZIP14存在相互作用； 

• 蛋白主要定位于叶片筛管，翻译产物可通过植物韧皮部进

行运输，速度在 1.2 ~ 3.5 mm/h ； 

• 基因的表达受到光节律调控。基因表达受到FLC的抑制； 

• FT蛋白的Tyr-85突变为His得到TFL1，是开花的抑制蛋白； 

• FT蛋白属于PEBP家族。（phosphatidylethanolamine-binding 

protein family） 



AtFT蛋白的直系同源与旁系同源关系 



AtFT  Ortholog 

 



 



• 通过对AtFT基因的直系同源分析显示Flowering locus T蛋白

与protein TWIN SISTER of FT蛋白、TERMINAL flowering 1、

CENTRORADIALIS-like、PROTEIN BROTHER of and TFL1、

PROTEIN BROTHER of and TFL1，同源相似性较高，几个蛋

白均参与到植物花发育及花器官形态建成的相关过程。 

 



AtFT paralog use Uniprot 



AtFT paralog use refseq 

 



• 旁系同源BLAST结果显示，FT在多种主要作物中存在保守

存在。 

• 本课题组通过同源克隆获得了大豆GmFT2a，构建过表达

载体转化获得了转基因大豆株系，转基因后代性状稳定，

转基因株系开花提前，使得南方短日照转基因受体品种可

在北方长日照条件下提前开花。 

• 对大豆中存在的FT基因进行直系同源BLAST并构建系统发

育树。 

 



GmFTs 



大豆FT蛋白进化关系 

 



AtFT基因ORF相关分析 





• 调出AtFT基因组片段信息，用softberry软件对上述基因组
序列进行预测分析，参数设置：organism选择：Dicot 
plants (Arabidopsis) 



• 述预测得到的mRNA编码序列和Uniprot中的mRNA编码序列

进行比对，采用NEEDLE，参数设置：matrix file 选择：

EDNAFULL for nucleic sequence,gap opening penalty:10,gap 

extension penalty:05,比对结果如下： 

 

Length Score Identity Similarity Gaps 

 

528 2640.0 
528/528 
(100.0%) 

528/528 
(100.0%) 

0/528  
(0.0%) 

Table. Pairwise Alignment Result 



DotMacther和Dotlet对AtFT基因gDNA进行分析显示结果 



PEBP家族相关信息 



磷脂酰乙醇胺结合蛋白 

• 广泛存在于真核生物中，与系统发育分化紧密相关，在FT/TFL 亚家族

中主要同花发育相关。 



相关突变体注释信息 



搜索获得拟南芥和油菜4个FT蛋白并对

其进行结构域分析预测。 



FT相互作用 



   GmFT2a和AtFT基因启动子预测 



• 为了更好的研究FT基因在大豆以及拟南芥中的表达规律和调控模式，

实验室计划分别克隆FT基因上游启动子、研究启动子特性、为阐明开

花调控提供理论和实验基础。 

 

• 在开展此项工作的同时对上游序列进行启动子预测，提供生物信息学

方面的信息支持。 



 



 



 



GmFT 



AtFT 



• 综合BDGP和Soft berry两个软件对GmFT及AtFT 基因的上游

启动子预测结果认为上游2.5Kb中2.3~2.5Kb位置的保守结

构为启动子核心序列。 

• 实验室根据以上信息已开展GmFT2a基因的启动子克隆工

作。涉及克隆片段大小为2.0Kb。 





• AtFT与GmFT蛋白Dotlet结果显示AtFT蛋白N端含有一段

GmFT蛋白不包含的氨基酸酸序列，为下一步研究FT在不

同植物作用提供了研究线索。 

• 实验室计划通过同义突变的方法研究FT基因mRNA和蛋白

运输机制。因此，需要在对其核苷酸序列进行突变时进行

密码子偏好性分析。 



AtFT cds 

GmFT2a cds 



AtFT蛋白三维结构分析 







RMSD： 
AB:0.22,   CD:0.14;  AC:0.49,   BD:0.51 



THANKS 


