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1.1 研究背景



1.2  影响水稻产量的主要因素



1.3 sd107植株，根部表型分析
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1.4 sd107 植株分蘖芽表型分析
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2.1 SD107基因的基因定位与克隆

(GSDS)



2.1 SD107基因的基因定位与克隆



2.2 分析

该基因全长和CDS长不存在重复区域



2.3  

分别搜索Refseq和Swiss-Prot数据库，所选物种为Oryza Sativa,其它参数
如图上，经过尝试，发现BLOSUM值越高，PAM值越小，搜索同源基因相似度
越高；Word Size越大，准确度越高，精度越差。



2.4 
从NCBI Blast和Uniprot Blast 中分别找出OsTUB2的同源基因，并用 中

进行序列比对,然后用 分析结果。



2.5 用 构建系统进化树



3.1 蛋白序列分析

• 3.1.1 由 中的 检索得到OsTUB2编码的为β-tubulin蛋白。浏
览注释信息，得其登录号。



3.1.2 功能

微管蛋白是微管的主要成分，分为两种类型，

(1)α-tubulin,不具有GTP水解酶活性,  

(2)β-tubulin，具有GTP水解酶活性.

β-tubulin的分子功能：参与GTP水解;参与GTP结合。构成细胞骨
架的主要成分。

生物功能：参与微管的加工组装过程。

3.1.3 命名与分类
• Protein names ：Tubulin beta-2 chain

• Gene names：TUBB2

• Ordered Locus Names:Os03g0105600, LOC_Os03g01530

• Organismi Oryza sativa subsp. japonica (Rice)

http://www.uniprot.org/taxonomy/39947


3.1.4 亚细胞定位

用 程序分析β-tubbulin蛋白序列的亚细胞定位情况，
Organism Group 选择植物，预测结果如下所示：

预测结果显示，β-tubulin蛋白定位在细胞中除叶绿体、线粒体等
其他未知部位较高，RC（Reliability class）值为2（分1-5，1 的
可靠性最高），表明预测的可靠性较高。
其构成细胞质中细胞骨架的主要成分,所以推测应该主要在细胞质
中。



3.1.5 蛋白互作：
:TUB2为4331315

•



3.1.6 TUB2的结构域



3.1.7 查找motif



3.2 组成蛋白的氨基酸理化性质分析

3.2.2 利用ExPASy网站提供ProtParam的氨基酸组成分析程序，统计TUB2微管蛋白20种

不同氨基酸的组成

3.2.1 从Rice Genome Annotation 中得到TUB2蛋白的序列长度及预测分子量等。



3.2.3 二级结构

α-Helix（alpha-helix / Deleage & Roux） beta-sheet / Deleage & Roux

beta-turn / Chou & Fasman Coil（Coil / Deleage & Roux）：

http://web.expasy.org/protscale/pscale/beta-sheetRoux.html
http://web.expasy.org/protscale/pscale/beta-turnFasman.html


3.2.4 跨膜螺旋预测

• 用 对TUB2进行分析，其预测的跨膜螺旋如下图所示：

TMHMM 预测没有跨膜螺旋

• 用 程序对TUB2进行分析，其预测的跨膜螺旋如下图所示：

• 与TMHMM 预测结果基本相符。



• 用 对TUB2进行分析，如下表所示：

结果为无跨模蛋白

• 总结：各跨膜螺旋预测程序所得结果大同小异，β-tubbulin蛋白无跨膜蛋
白，在各程序中TMHMM 和Phobius 的显示方式较为直观，DAS-TMfilter 给
出了螺旋的具体位置和预测得分，比较清晰明了。



3.2.5 信号肽预测

利用 网站提供的程序

预测结果表明TUB2存在信号肽段的可能性很小。



3.3 结构预测

(1) 推测其TUB2的3D结构

Sequence  Identity 84.27%

15个α螺旋和11个β折叠。

5jco.1.F

Sequence identity: 87%
13个α螺旋，9个β折叠。
模板(template)：1tubB
Q8H7U1.

http://www.proteinmodelportal.org/query/uniprot/Q8H7U1


(2) 预测结构, 观察：

13个α螺旋，9个β折叠



4.未来研究计划

• 通过TUB2基因的克隆，研究分析β-tubulin蛋白的功能和在调控水稻分
蘖上的作用机理。

• 经文献阅读和生物信息搜索，发现在TUB2基因上有与OsTB1相关的
motif, OsTB1基因负调控水稻分蘖，属于TCP家族，TB1是一种最早起
源于玉米的转录因子。所以可以通过EMSA实验验证其OsTUB2与
OsTB1在水稻分蘖上的调控关系。






