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 一 目的 

 二 相关背景介绍 

 三 序列分析 

   （一）核酸序列分析 

   （二）蛋白质序列分析 

 四 功能及结构分析 

 五 讨论 
 



     我们组选取已经研究的比较透彻的拟南芥基

因HAB1，编码蛋白质为PP2C 16 。我们希望通过

对这个基因及表达蛋白的分析来巩固在这门课上

所学到的知识，并与已知的研究结果进行对比，

找出并讨论我们在实际的分析过程中所出现的各

种问题，以便更好的为我们将要开始的实验做指

导。 



1、干旱对农业的影响 
   干旱一直是制约我国及全球农业发展的主要因 

素之一。随着人口的增加、工农业用水需求的增 

大，以及全球气候变暖和生态环境的恶化，干旱将 

进一步加剧。世界上有将近1/3的可耕地处于半干 

旱及干旱地区。较之其他的自然灾害，干旱发生的 

频率高、影响范围广，持续时间长，在农业的发展 

中造成的损失最大。 
 
 



     由此可见，深入研究作
物抗旱调控机制，发掘并
利用作物抗旱的优异基因
资源，提高作物的抗旱性
即水分利用效率，培育抗
旱新品种，对于缓解水资
源短缺，保障国家粮食安
全、生态安全和社会的可
持续发展具有重要意义。 
 



     

    脱落酸是一种具有15碳的倍半萜结构植物 

激素。天然脱落酸与生长素、乙烯、赤霉素 

细胞分裂素并列为植物五大激素，它可以提高 

植物的逆能力，ABA还是抑制种子萌发的有效 

抑制剂，因此可以用于种子贮藏，保证种 

子、果实的贮藏质量。此外，ABA还能引起叶 

片气孔的迅速关闭，可用于花的保鲜、调节花 

期、促进生根等，在花卉园艺上有较大的应用 

价值。对ABA及其应答基因的研究可揭示植物 

抗逆生理反应的分子过程，从而为定向增强作 

物对环境的适应力奠定基础。 



大量的研究表明： 

 PYR/PYL/RCAR、 

PP2C和SnRK2这3 

种信号组份在ABA 

信号转导途径中 

相互联系, 共同 

组成了一个双重 

负调控系统, 通 

过调节下游的作 

用元件而形成一 

条完整的ABA信号 

通路。 

胡帅等. 遗传.2012,(05):560-572.   
 



     蛋白磷酸酶和蛋白激酶分别参与蛋白质的磷酸化和
去磷酸化过程。 

 

蛋白磷酸酶： 

A phosphoprotein + H2O = a protein + phosphate 

蛋白激酶： 

A protein + phosphate=a phosphoprotein + H2O 





     PP2C蛋白质家族能结合二价
锰离子或二价镁离子，作用于丝
氨酸/苏氨酸的。它是蛋白磷酸
酶中的一大类,与植物的生长发
育、细胞周期调节、信号转导及
环境胁迫应答等各种生物学过程
相关。研究显示，这个蛋白质家
族作为 ABA 信号通路的关键组
分和抑制物来调节大量
的 ABA 参与的信号响应。 



（一) 核酸序列分析 
 
 
 





 
 CDSf: 起始外显子;      CDSi: 居间外显子;    

 CDSl: 末端外显子;      CDSo: 单外显子;  

 PolA: 末端polyA 区;    TSS: 转录起始位点。 







 
 

 用softberry预测的编码区翻译的蛋白质（511aa） 
 
 
     >PP2C16_ARATH  

MEEMTPAVAMTLSLAANTMCESSPVEITQLKNVTDAADLLSDSENQSFCNGGTECTME
DVSELEEVGEQDLLKTLSDTRSGSSNVFDEDDVLSVVEDNSAVISEGLLVVDAGSELSLSN
TAMEIDNGRVLATAIIVGESSIEQVPTAEVLIAGVNQDTNTSEVVIRLPDENSNHLVKGRS 
VYELDCIPLWGTVSIQGNRSEMEDAFAVSPHFLKLPIKMLMGDHEGMSPSLTHLTGHFFG 
VYDGHGGHKVADYCRDRLHFALAEEIERIKDELCKRNTGEGRQVQWDKVFTSCFLTVD
GEIEGKIGRAVVGSSDKVLEAVASETVGSTAVVALVCSSHIVVSNCGDSRAVLFRGKEAM
PLSVDHKPDREDEYARIENAGGKVIQWQGARVFGVLAMSRSIGDRYLKPYVIPEPEVTFM
PRSREDECLILASDGLWDVMNNQEVCEIARRRILMWHKKNGAPPLAERGKGIDPACQAA
ADYLSMLALQKGSKDNISIIVIDLKAQRKFKTRT 
 











用NetPhos 2.0对PP2C磷酸化位点进行预测发现共24个
Ser、6个Thr和3个Tyr潜在磷酸化位点 











 



 

 

 

四  蛋白质功能及结构分析 
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  1、许多原因导致很多分析还没进行（如核酸的限

制酶内切位点分析、引物设计、蛋白质保守位点的
分析等），在后续会继续进行。 

 2、我们的预测结果显示：预测结果与实际结果是

有差距的；所以要辩证的使用软件分析，要综合的
分析所得到的结果，并通过试验进行验证。 

 3、一定要与别人多交流! 



 

感谢罗老师的悉心指导！ 
 

感谢G09组的所有成员共同努力！ 

 

感谢同学们的帮助！ 



 
欢迎大家批评指正！ 
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