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研究背景 
番茄红素是番茄果实类胡萝卜素代谢途径中的产物 

 异戊烯焦磷酸 二甲基丙烯基焦磷酸 

牻牛儿基牻牛儿基焦磷酸（GGPP）  

八氢番茄红素  

番茄红素 

 β-胡萝卜素  a-胡萝卜素  

PSY 

PDS 

ZDS 

GGPS 

双萜、叶绿素、赤霉素、 

质体醌、生育酚、泛醌等 



研究发现野生番茄LA1777的渐渗系TA517（该渐渗系以普通番茄E6203
为遗传背景，含有来自LA1777第4染色体末端的片段），我们发现这两种
番茄材料中的果实颜色具有有明显的差异。 
 

研究背景 

 E6203             TA517    E6203              TA517 



研究背景 

将野生番茄和普通番茄的GGPS基因并进行了克隆
和比对，结果表明： 

 
1.  两基因cDNA长度为1092bp， 编码363AA。 

 

 

2. 两基因核苷酸序列存在23个碱基的差异。 

 

 

3. 氨基酸水平存在13个差异。 
 



生物信息分析策略 

1、相关文献的获取和查阅 

2、两基因DNA 序列、氨基酸序列的差异比较。 

3、GGPS家族基因的系统发育 

4、跨膜结构域、亚细胞定位的分析 

5、蛋白质三维结构的预测和功能位点的分析 

 

 目的：推测两个酶是否有活性的差异 

        和影响酶活性的差异位点。 



 1、两个氨基酸序列之间存在13个差异，差异   
的氨基酸主要集中在多肽链的N端，多肽链
的C端相对保守。 

 

2、氨基酸序列之间差异位点是： 

        6，24，34，38，48，52，60， 

        71，85，130，197，279，360 

两序列氨基酸差异比较 



两序列氨基酸差异比较 

磷酸化位点预测（ NetPhos 2.0 ）和比较分析 

这些位点是否会影响酶分子的活性有待进一步研究 



疏水结构分析（Jemboss） 

两序列氨基酸差异比较 

    普通番茄：174-197        1 EDVAVLAGDALLAFAFEYLATATT 

                           245-273        2 HIHKTAALLEASVVIGAILGGGADEEVDK 

  



 

    野生番茄  ：174-198        1 EDVAVLAGDALLAFAFEYLATATIG 

                             245-273        2 HIHKTAALLEASVVIGAILGGGADEEVDK 

  



Pepwheel分析 

两序列氨基酸差异比较 



氨基酸BLAST 
Uniprot  protein Datebase 



GGPS 系统发育分析 

Mega软件 

多毛番茄和pennellii 聚在一块，GGPS并与定位于叶绿体中GGPS 聚在一起 



Pfam： 
 

PS00723 POLYPRENYL_SYNTHASE_1 Polyprenyl synthases signature 1 : 

148 - 164: LIhDDlpcmDdddlRRG 

[LIVM](2)-x-D-D-x(2,4)-D-x(4)-R-R-[GH] 
PS00444 POLYPRENYL_SYNTHASE_2 Polyprenyl synthases signature 2 : 

281 - 293: IGllFQVvDDIlD 

 [LIVMFY]-G-x(2)-[FYL]-Q-[LIVM]-x-D-D-[LIVMFY]-x-[DNG] 

 

95- 363：异戊烯基转移酶, 

 存在四个差异位点，分别是130、197、279、360 

 

Motif分析 

http://prosite.expasy.org/cgi-bin/prosite/nicedoc.pl?PS00723
http://prosite.expasy.org/cgi-bin/prosite/nicedoc.pl?PS00723
http://prosite.expasy.org/cgi-bin/prosite/nicedoc.pl?PS00444
http://prosite.expasy.org/cgi-bin/prosite/nicedoc.pl?PS00723
http://prosite.expasy.org/cgi-bin/prosite/nicedoc.pl?PS00723
http://prosite.expasy.org/cgi-bin/prosite/nicedoc.pl?PS00723


野生番茄  Number of predicted TMHs:  0 

普通番茄  Number of predicted TMHs:  0 

跨膜结构的预测 
TMHMM Server v.2.0  prediction of  transmembrance 



信号肽的预测及亚细胞定位 
 TargetP 1.1 Server - prediction results 

 
     Name                  Len     cTP      mTP         SP     other   Loc    RC  TPlen 

                         ---------------------------------------------------------------------- 

     ta517_1               363    0.166   0.081   0.062    0.299     _        5      - 

                        ---------------------------------------------------------------------- 

     cutoff                      0.000  0.000  0.000  0.000 

 

SOSUI软件预测，为水溶性蛋白，不含信号肽 
 



 
 

信号肽的预测及亚细胞定位 
http://www.csbio.sjtu.edu.cn/bioinf/plant/ 
 

 
普通番茄 
 

野生番茄 



蛋白质二级结构分析 
SMOPA程序，对推导氨基酸序列进行二级结构预测 



蛋白质三级结构分析 



普通番茄 野生番茄 

蛋白质三级结构分析 



蛋白质三级结构分析 



蛋白质三级结构分析 

 



普通番茄 野生番茄 

蛋白质三级结构分析 



亚细胞定位：结合生物信息学信息，下一步
利用分子生物学手段进行验证 

 

酶活性比较：酶分子活性的体外检测，和转
基因验证 

功能位点分析：结合生物信息学预测的功能
位点，进行基因的定点突变。 

影响功能位点的预测 



谢谢大家！ 

希望大家批评指正！ 


