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研究背景 

植物病害（plant disease）：植物受到病原生物的侵染或不

良环境因素的干扰，其代谢过程受到影响和破坏，在生理
上和组织结构上产生一系列病变，在形态上表现出病态，
使植物不能正常生长发育，甚至导致局部或整株死亡，并
对农业生产造成损失。 

植物抗病性(resistance)：植物抵抗病原物破坏和抵抗引起

发病的能力。抗病性是植物与其病原生物在长期的协同进
化中相互适应、相互选择的结果，是植物普遍存在的、相
对的性状，并且是抗病基因（基因型）在外界条件作用下
的外在表现（表现型）。 
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研究背景 

gene-for-gene hypothesis 
Flor (1956): 亚麻锈病，病菌致病性与亚麻抗病性遗传学
系列实验。 
         对应于病原物方面的每一个决定致病性的基因，

寄主方面也存在一个决定抗病性的基因，反之亦然。
任何一方的每一个基因只有在另一方相对应的基因的
作用下才能被鉴定出来。  
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研究背景 

 NBS-LRR类基因：植物抗病基因中最重要的一类 

NBS：nucleotide binding site，存在于真核生物的

许多蛋白中，主要负责ATP的水解以及释放信号。 

LRR：Leucine-rich repeat，富含亮氨酸重复，蛋白

质互作的平台和蛋白质活化作用的调控构件。 

（1）TIR-NBS-LRR 类型基因：N端包含一个TIR（

Toll and interleukin-1 receptor）结构。 

（2）CC-NBS-LRR 类型基因 
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拟南芥全基因组中共有204 个
NBS-LRR类基因，大多位于1 号
和5号染色体上，其中71.6% 的
NBS-LRR类基因分布在基因簇
内。 
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基因结构及序列分析 

TAIR：可以为研究者提供完整的基因组序列、基因结构、基因产物、代谢过
程、基因表达、DNA和种子库、遗传和物理标记、发表文献以及拟南芥研究

的相关信息。具有信息全面、更新速度快、数据量大、权威性高和影响范围
广等优点。 
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gene information 
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生物学功能 

芯片数据 

序列信息 
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e-FP browser 
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BLAST: 

TAIR BLAST Results: 

序列分析 



BLAST: 

NCBI BLAST Results: 
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序列比对和系统发育分析 
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Proscale：Transmembrane tendency 

AT5G36930.1 

蛋白结构预测 
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Proscale：亲疏水性分析 

（Hphob. / Kyte & Doolittle   window size=19） 

AT5G36930.1 



TMHMM result 
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Pfam预测结构域 
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Smart预测蛋白结构域 
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同源模建 
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