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一、背景介绍
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1.1 背景介绍

抽穗期是水稻最重要的农艺性状之一，与

产量密切相关，由主效和微效 QTL / 基因

共同控制。

目前，关于抽穗期基因通过组蛋白甲基化

参与该过程的分子机制仍存在显著空白。



1.1 背景介绍

通过实验前期已有的RNA-seq结果，我们找到了一个组蛋白

甲基转移酶；并通过后续的酵母单杂实验验证了其互作
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WT_mutant Machine Prediction

Tools：RiceTFtarget



   二、家族蛋白查找
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2.1 家族蛋白查询

Tools：Pfam – Profile HMM

通过domain的PF号，下载该结构域的HMM模

型，并观察该结构域的物种分布。



2.2 家族蛋白查询

Tools：EMBL – HMMER

通过HMMERsearch，进行该结构域的检索，

注意所选数据库。



2.1 家族蛋白查询 —— HMMER查找包含domain的蛋白

Tools：EMBL – HMMER



2.3 冗余蛋白序列删除

Tools：NMDC – CD_hit；NCBI - CDD

经过CD-HIT处理后，

对结果取并集，并进

行 NCBI-CDD的重新

注释和筛选，确定最

终家族成员。



2.4 家族蛋白成员确认

结合已有植物专用数据库（RGAP，

EnsemblPlants等），进行比对，最终确

认该基因家族共有42个成员



   

三、功能预测
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3.1 基础理化性质分析

Tools：ProtParam；TBtools

通过Tbtools的Protein Paramter Calc 

功能完成家族蛋白的基本理化性

质结果汇总



3.1 基础理化性质分析

Tools：ProtParam；TBtools



3.2 亚细胞定位预测

Tools：WoLF PSORT

大部分蛋白预测位于细胞核和叶绿体中，预示着参与了基因表

达调控、转录过程、染色质修饰等细胞核核心功能；结合叶绿

体功能，也预示着部分蛋白参与了光合作用、叶绿体代谢、叶

绿体基因表达等关键功能



3.3 跨膜结构预测

Tools：TMHMM

通过TMHMM预测，仅有两个蛋白含有跨膜结构。



3.4 保守 Motif 分析

Tools：MEME

对家族蛋白的蛋白序列进行保守Motif分

析，便于开展后于酶活性位点分析工作。



3.5 基于结构域互作预测

Tools：STRING

根据Protein Family by Name（COG2940）进行结构域互作预测。



3.6 基因组染色体分布

Data Source：Lu Z et al.. Genome-wide identification, phylogenetic and co-expression analysis of OsSET gene family in 

rice. PLoS One. 2013;8(6):e65426. Published 2013 Jun 7. doi:10.1371/journal.pone.0065426

OsSET基因均未由串联重复产生。

水稻中OsSET基因家族的多样性

主要源于片段复制事件。



3.7 基因表达分析

Data Source：Lu Z et al.. Genome-wide identification, phylogenetic and co-expression analysis of OsSET gene family in 

rice. PLoS One. 2013;8(6):e65426. Published 2013 Jun 7. doi:10.1371/journal.pone.0065426

不同OsSET基因

的表达具有组织

特异性，也预示

着该基因家族参

与多种生命进程。



3.7 基因家族进化分析

Data Source：Lu Z et al.. Genome-wide identification, phylogenetic and co-expression analysis of OsSET gene family in 

rice. PLoS One. 2013;8(6):e65426. Published 2013 Jun 7. doi:10.1371/journal.pone.0065426



3.8 家族蛋白GO和KEGG富集

家族蛋白具有组蛋白甲基转移酶活性并参与参与赖氨酸的蛋白

修饰过程（GO），也参与赖氨酸的代谢降解过程（KEGG）。



小结与展望

小结：

1.已完成家族成员系统鉴定：通过结构域HMM 模型，并结合 RGAP、EnsemblPlants 等植物专用数据库比对，

最终确认水稻含 SET 结构域基因家族共有 42 个成员，明确了其物种分布与序列特征。 

2.初步多维功能预测分析：利用 TBtools、等网站工具，系统分析了家族成员的基础理化性质等基础信息；结

合已有文献数据， GO 和 KEGG 富集分析，预测该家族基因可能表观遗传调控水稻抽穗期。

下一步工作计划：

1.功能预测工作补充：补充启动子顺式调控元件分析，PPI互作网络，亚家族功能机制细致划分等工作，构建

抽穗期调控通路网络。

2. 家族蛋白结构分析：预测保守结构域的蛋白结构预测，观察家族蛋白结构的异同。

3.环境适应性与应用研究：分析不同环境条件下家族基因的表达响应模式，探究在环境适应性中的作用；

4.跨物种比较与进化研究：扩展研究范围至其他禾本科作物（如小麦、玉米）的 SET 结构域基因家族，通过

跨物种比较分析，揭示该基因家族的进化规律与功能保守性，为作物遗传改良提供更广泛的理论参考。 



小组成员

G07A ：杨启禹   课题提供，材料补充，PPT制作

G07B ：曹新宇   基因家族成员鉴定

G07C ：李凤姣   基因家族功能预测分析

G07D ：李容博   基因家族功能预测分析
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