
用生物信息技术分析拟南芥中的
病程相关蛋白PR1 

The bioinformatic analysis of PR1 
in Arabidopsis thaliana 

汇报人：张亚林  
       小组成员：邵冰欣  刘利彩 

                    张天豹  张亚林 



汇报提纲 
 

1 研究背景 
2 核酸序列分析 
3 蛋白序列及结构分析 

4 构建进化树 
5 研究展望 



1 研究背景 

• PR蛋白： 
  病程相关蛋白PR是

植物受病原物侵染或
非生物因子刺激后产
生的一类水溶性蛋白，
参与了植物的诱导抗
病性，主要功能  是攻
击病原物，降解细胞
壁大分子，降解病原
物毒素，抑制病毒外
壳蛋白与植物受体分
子结合等。 

    



病程相关蛋白 
根据氨基酸序列的相似程度可分为 



不同病程相关蛋白的功能特性 



2 核酸序列分析 

   编码PR-1基因有760个核苷酸，第35-
520位核苷酸是CDS区 
 

    

From  TAIR 



通过softBerry预测基因结构，有两个基因，有九个外
显子 



编码区序列 

•   >gi|30679169:35-520 Arabidopsis thaliana, complete cds 
 

 ATGAATTTTACTGGCTATTCTCGATTTTTAATCGTCTTTGTA
GCTCTTGTAGGTGCTCTTGTTCTTCCCTCGAAAGCTCAAGATAGC
CCACAAGATTATCTAAGGGTTCACAACCAGGCACGAGGAGCGGT
AGGCGTAGGTCCCATGCAGTGGGACGAGAGGGTTGCAGCCTAT
GCTCGGAGCTACGCAGAACAACTAAGAGGCAACTGCAGACTCAT
ACACTCTGGTGGGCCTTACGGGGAAAACTTAGCCTGGGGTAGCG
GTGACTTGTCTGGCGTCTCCGCCGTGAACATGTGGGTTAGCGAG
AAGGCTAACTACAACTACGCTGCGAACACGTGCAATGGAGTTTG
TGGTCACTACACTCAAGTTGTTTGGAGAAAGTCAGTGAGACTCG
GATGTGCCAAAGTGAGGTGTAACAATGGTGGAACCATAATCAGT
TGCAACTATGATCCTCGTGGGAATTATGTGAACGAGAAGCCATA
CTAA 
 



 PlotORF程序分析 

  用WebLab中PlotORF程序分析其可能的读码框。由图可知，
所得结果中只有F2具有连续片段，符合coding sequence 的
序列特征，应是正确的阅读框。 
 



  ShowORF程序分析 
  从图中可看出，在第一行编码M的密码子为起始密码子，在

后边有两个连续的终止密码子UAA、UGA。 



利用WebLab中密码子统计CUSP程序分析如下： 
 

由结果可知密
码子TGT 、
GAA、ATA、
CTA、TTA、
AAT等的使用
频率是较高的。  



  提取PR1蛋白基因，通过点阵图分析，由分
析结果看，无重复序列。 
 



 
 
 

 

3蛋白序列分析 

根据跨膜螺旋预测结果可知，PR1蛋白质是跨膜
蛋白，有一个跨膜螺旋，长度为23个氨基酸。 



利用WebLab中alpha-螺旋论显示程序，绘制PR1跨膜
螺旋的螺旋论 

其中黑色带圆圈的是
极性带电荷的氨基酸，
亲水性比较强；红色
带方框的是极性不带
电荷的氨基酸，也是
亲水性的；紫色字母
不带框的是非极性氨
基酸，具有疏水性；
蓝色带方框的是非极
性氨基酸，疏水性比
紫色的强。 



  利用 CBS网站中的SignalP程序和ExPASy中的
TargetP，分别预测PR1蛋白质的信号肽、亚细胞
定位。 



信号肽预测：1—26位氨基酸为信号肽 

TargetP亚细胞定位预测：SP值最高，定位于
分泌系统，PR1蛋白是分泌蛋白。 



4不同物种PR1蛋白序列比对及构建进化树 





5 研究展望 

 
         

1.PR参与了植物的诱导抗病性,人们可通
过构建PR蛋白基因的方法获得抗菌谱广、
作用持久的抗病新品种。 
2.病程相关蛋白与动物体内免疫蛋白的作
用方式是否类似，还有哪些重要因子参
与 ；基因表达涉及到哪些具体的信号传
导途径......还有待进一步研究。  



                    小组成员 




	用生物信息技术分析拟南芥中的病程相关蛋白PR1�The bioinformatic analysis of PR1 in Arabidopsis thaliana
	汇报提纲
	1 研究背景
	病程相关蛋白�根据氨基酸序列的相似程度可分为
	幻灯片编号 5
	2 核酸序列分析
	通过softBerry预测基因结构，有两个基因，有九个外显子
	编码区序列
	 PlotORF程序分析
	幻灯片编号 10
	幻灯片编号 11
	幻灯片编号 12
	3蛋白序列分析
	利用WebLab中alpha-螺旋论显示程序，绘制PR1跨膜螺旋的螺旋论
	幻灯片编号 15
	幻灯片编号 16
	4不同物种PR1蛋白序列比对及构建进化树
	幻灯片编号 18
	5 研究展望
	                    小组成员
	幻灯片编号 21

