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1.1 研究背景

一、研究背景

DNA甲基化是指在DNA分子上（通常位于CpG二核苷酸中的胞嘧啶）添加甲基
基团的化学修饰过程。这种表观遗传修饰不改变DNA序列，但可显著影响基因
表达，参与多种生命过程：

工程潜力

序列同源查找

进化分析

定位与互作

研究背景

1.基因表达调控
2.基因组稳定性
3.发育与分化
4.疾病关联
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1.1 研究背景

一、研究背景

工程潜力
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进化分析
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研究背景

亚硫酸氢盐方法是 DNA 甲基化分析的金标准技术，其核心原理是未甲基化的胞嘧啶 (C) 被
转化为尿嘧啶 (U)，而甲基化胞嘧啶 (5mC) 保持不变，经 PCR 后 U 变为 T，通过测序可区
分甲基化状态
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1.1 研究背景

一、研究背景

DNA甲基化是表观遗传调控的关键
机制，与癌症、神经退行性疾病、
发育异常等密切相关。

技术比较:
a.甲基化测序的“金标准”亚硫酸
氢盐法存在固有缺陷

b.新兴解决方案:TAPS法：一种无
损、信息保全的新方法。TAPS的
性能高度依赖于其关键酶——TET
酶(ten-eleven translocation)的效
率

寻找具有更高催化效率或更佳稳定
性的TET酶，以提升TAPS技术的
整体性能
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二、亚细胞定位与互作分析

• 该TET酶蛋白质丰度低：符合“催化剂”和“信号调节器”的身份
• 该TET酶定位在细胞核：与“参与DNA去甲基化”和“介导O-GlcNAc转移酶

OGT招募至活性基因CpG富集的转录起始位点，从而促进OGT介导的组蛋白
H2B GlcNA酰化”等功能相对应

• 可见，该TET酶在细胞核中发挥重要作用

蛋白质丰度
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2.1 亚细胞定位分析
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2.1 TET酶的蛋白互作网络分析

• TET酶与多种甲基化相关的蛋白互作，共同构成生物体中的甲基化调控通路。

二、亚细胞定位与互作分析
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三、序列同源查找

Interpro查找功能序列
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三、序列同源查找

BLASTP
同源查找
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三、序列同源查找
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三、序列同源查找

同源查找
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DOI: (10.1021/ja500979k) 
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三、序列同源查找

PSI-BLAST
同源查找
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四、进化分析

系统发生树构建

定位与互作
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工程潜力
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五、功能互作与工程潜力分析

5.2 工程潜力分析

• 系统纯净：背景干净
• 改造平台优越：应用广泛

酿酒酵母系统 霉菌系统

定位与互作

研究背景

进化分析

序列同源查找

工程潜力
• 文献支撑：cctet

• 更易表达
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小组成员及分工

G09B宋星月：前期文献调研

G09D赵毅：TET蛋白序列比对和同源性分析

G09A丘萍：TET蛋白理化性质分析以及互作网络
分析

G09C李骜成：思路梳理及PPT润色与讲解
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