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研究必要性

 目前黄瓜是我国第一大保
护地栽培作物

 病毒病（WMV、ZYMV和
PRSV）发生严重

 研究植物的相关抗病基因
能够比使用药剂等进行更
有效地防治，也是未来防
治病害的重要途径。



可行性

 利用表型和分子方法进行WMV抗性的遗传分析
及基因定位，确定了其是有一对隐性单基因控
制的。

 比对黄瓜基因组测序结果，找出了其在染色体
上的物理位置，并对目标区域内的隐性抗性基
因进行分析，最终确定了抗性基因WMV-1的一
个候选基因eIF4E。

 eIF4E 属于真核生物翻译起始因子家族，在很
多物种的研究中，以表明其与马铃薯Y病毒属
的抗性有关。



一 、植物自身抗病毒作用方式

 主动抗性：由显性抗性基因R基因介导的抗性。
首先引起植物的超敏反应，再引起植物的系统获
得抗性，它可以使植物远离病毒侵染位点的正常
组织获得对相同或相近的免疫力。

 被动抗性：在植物中普遍存在，通过缺失或突变
一些对病毒在植物体内生存起至关重要作用的寄
主因子，从而达到使病毒在植物体内不能繁殖的
作用，多由隐性抗性基因控制。



1.2 eIF4E 的抗病毒机理

 所有真核细胞的mRNA 在5’端都有一个帽子结构。

 eIF4E 又称帽结合蛋白( cap binding protein, 
CBP)，能识别mRNA的帽结构，起始mRNA翻译。

 马铃薯Y 病毒属病毒的VPg 蛋白位于病毒mRNA的
5’端，其类似于真核生物的mRNA的5’端帽子结构，
与植物的eIF4E 结合, 起始病毒的翻译，这是病毒
感染的必须条件。



二 、黄瓜中eIF4E基因的研究



在UniProt中查到该基因eIF4E 的信息如下

 在葫芦科中是未
经人工审核的一
个翻译起始因子
基因，翻译出的
蛋白序列长度为
235个氨基酸，
在GenBank中可
以找到其有关信
息，其序列号为
ABY56085.1。



这段序列是构建的黄瓜质粒文库中
全基因序列的一部分，这个全基因序列
中有5个编码区，而翻译起始因子eIF4E
只是其中一个。



2.2该基因的核酸序列以及对应氨基酸序列



利用黄瓜该基因的蛋白序列，在 NCBI中进
行BLAST，得到的结果如下

比对结果相似性较高
的有很多个，所以可
以看出该基因是在大
多数生物中都普遍存
在的。



根据E值、Query cover值选取了除黄瓜以外的23
个物种，进行了系统发育分析。



从NCBI数据库中调出这23个物种的蛋白序列，利用MEGA
软件进行比对。后发现，有将近70个位点是相同，这些
应该是保守区域，以下是部分保守区域：



为了推断该基因家族的起源和演化进行系统发育分析



系统发育树分析

 与黄瓜该基因相似性较高的是甜瓜，两
者的该基因可能来源于西瓜，都与其起
源的祖先距离较远。

 西瓜中该基因与其起源的祖先距离近很
多。



eIF4E在黄瓜与西瓜的一致性高达94.89%
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在PDB
（DOI:10.2210/pdb2wmc/pdb ）
数据库中，找到了西瓜的该蛋白的
三级结构

在Swiss Model中，预测
WMV-1蛋白的三级结构

各区域颜色不同表示所预测结构的可靠性，蓝色表示可
靠性最高，红色表示可靠性最低。

2.3WMV-1三级结构的相似比对模型（西瓜）

http://dx.doi.org/10.2210/pdb2wmc/pdb
http://swissmodel.expasy.org/


eIF4E 黄瓜与西瓜的差异位点



活性位点及黄瓜与西瓜的差异位点

 黄瓜与西瓜
的差异位点
的生化性质
并无太大改
变，因此
eIF4E在黄
瓜中的功能
极有可能与
西瓜的一致。



总结

 通过生物信息技术分析初步推测WMV-1基因
为翻译起始因子eIF4E，与黄瓜WMV的病毒
抗性有极其重要的关系。

 下步利用基因工程的方法进行WMV-1基因功
能的验证。
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Thank you！
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