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Part1 研究背景
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APO1和APO2基因是调控水稻（Oryza sativa）生殖发育的重要遗传因子，特别是在调

控分蘖、穗型结构、开花时间以及产量相关性状方面具有核心功能。APO1和APO2基因

的突变会导致显著的形态学改变，从而影响最终的籽粒产量。因此，厘清APO1和APO2

基因互作的机制能够深化对水稻花序发育分子机制的理解，也为高产育种提供了重要的

候选基因资源。

APO1和APO2基因

研究背景
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研究背景
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APO1（ABERRANT PANICLE ORGANIZATION

1)是一个F-box蛋白编码基因，主要通过控制分生

组织中细胞增殖来调节水稻穗部结构。F-box蛋白

是一类在真核生物中广泛存在的关键调控蛋白，

是E3泛素连接酶复合物的核心识别亚基，主要是

在蛋白质降解、信号转导、细胞周期调控及发育

过程中发挥重要作用。在野生型水稻中，主轴分

生组织通常会形成10-12个初级枝梗，而在apo1

突变体中，该分生组织提前转变为小穗分生组织，

导致初级枝梗数量显著减少，进而降低每穗粒数

和总产量。

陈水福.水稻形态建成关键基因RFL的功能研究[D].华南农业大学,2019.

APO1
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研究背景
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APO2（ABERRANT PANICLE

ORGANIZATION 2)也称为RFL基因，在

调控水稻从营养生长向生殖生长转变的过

程中发挥重要作用。该基因的主要功能包

括抑制花序分生组织向花分生组织的过早

转化，并参与多个阶段的穗形成过程。研

究表明，apo2突变体会表现出小型化穗部

结构，初级枝梗数量减少，且由于小穗分

生组织提前形成而导致穗粒数下降。此外，

APO2还影响节间伸长速率和开花时间，

apo2突变体通常表现为晚花表型。

万书.水稻穗发育基因APO2/RFL及其互作蛋白的功能分析[D].南京农业大学,2019.

APO1
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APO1与APO2表达部位预测
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APO1 APO2

https://bar.utoronto.ca/eplant_rice/
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APO1理化性质的预测分析
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应用 ExPASy 系统中的 ProtParam 软件
（https://web.expasy.org/protparam/）
分析基本理化性质；

应用在线软件 ProtScale
（https://web.expasy.org/protscale/）
分 析 亲疏水性

https://web.expasy.org/protscale/
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APO2理化性质的预测分析
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APO1与APO2的信号肽预测分析
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APO1 APO2

应用https://services.healthtech.dtu.dk/services/SignalP-4.1/预测信号肽结构

https://services.healthtech.dtu.dk/services/SignalP-4.1/
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APO1与APO2跨膜结构的预测分析
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APO1 APO2

应用https://services.healthtech.dtu.dk/services/TMHMM-2.0/预测跨膜结构
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APO1亚细胞定位的预测分析
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APO2亚细胞定位的预测分析
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Part3 序列保守性与系统发育分析
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序列比对
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Species Scientific name Accession AA Length

Rice Oryza sativa B8B183 429

Sorghum Sorghum bicolor A0A0A0UMU7 196

Yellow bluestem Bothriochloa ischaemum A0A0A0UNU7 194

Ravanna grass Tripidium ravennae A0A0A0UP06 193

Chinese silver grass Miscanthus sinensis A0A0A0UQ41 196

APO1序列比对
Tool: UniProt
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序列比对
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Species Scientific name Accession AA Length

Rice Oryza sativa A2XX39 389

Sorghum Sorghum bicolor C5YF41 391

Tobacco Nicotiana tabacum V9LXP0 413

Snapdragon Antirrhinum majus P23915 396

Mouse-ear cress Arabidopsis thaliana Q00958 420

APO2序列比对
Tool: UniProt
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INTERPRETATION OF RESULT

结果分析
APO1

水稻、高粱、白羊草、蒲苇和芒草5种禾本科植物

中的APO1蛋白序列是高度保守的。

APO2
在植物界不同物种中，APO2同源的概率是很大的，

它们编码的氨基酸序列中有大量的保守结构域。

1

2

序列比对
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系统发育分析
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Species Scientific name Accession AA Length

Rice Oryza sativa A2XX39 389

Sorghum Sorghum bicolor C5YF41 391

Tobacco Nicotiana tabacum V9LXP0 413

Snapdragon Antirrhinum majus P23915 396

Mouse-ear cress Arabidopsis thaliana Q00958 420

APO1系统发育分析
Tool: UniProt

Species Scientific name Accession AA Length

Rice Oryza sativa B8B183 429

Sorghum Sorghum bicolor A0A0A0UMU7 196

Yellow bluestem Bothriochloa ischaemum A0A0A0UNU7 194

Ravanna grass Tripidium ravennae A0A0A0UP06 193

Chinese silver grass Miscanthus sinensis A0A0A0UQ41 196



第 20  页

系统发育分析
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Species Scientific name Accession AA Length

Rice Oryza sativa A2XX39 389

Sorghum Sorghum bicolor C5YF41 391

Tobacco Nicotiana tabacum V9LXP0 413

Snapdragon Antirrhinum majus P23915 396

Mouse-ear cress Arabidopsis thaliana Q00958 420

APO2系统发育分析
Tool: UniProt
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INTERPRETATION OF RESULT

结果分析
APO1

荻草与中国芒草同属一个分支（支持率 68%），

二者遗传关系最接近；

上述 2 条序列，与高粱、黄须芒草共同聚为一支（支

持率 99%），说明这 4 条序列的亲缘关系较近；

APO2
烟草与金鱼草聚为一支（支持率 100%）；

水稻与高粱聚为一支（支持率 100%）；

拟南芥 处于上述两个子分支的上游分支中，与这 4 种蛋

白的亲缘关系介于两者之间。

1

2

系统发育分析
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APO1与APO2二级结构分析
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APO1 APO2
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APO1与APO2蛋白互作的预测
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APO2APO1



第 25  页

APO1与APO2蛋白互作的预测
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APO1与APO2的蛋白质三维结构预测
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APO1 APO2

https://alphafoldserver.com/
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Pymol可视化互作位点
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PYMOL

APO1

APO2
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讨论
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（1）从生信角度看 APO1–APO2 互作的合理性
• APO1 与 APO2 在表达部位与亚细胞定位上具有重叠
• 均为非跨膜、非分泌蛋白，为直接或复合体互作提供空间基础
（2）进化保守性支持互作功能的重要性
• 系统发育分析显示 APO1 / APO2 在禾本科中高度保守
• 保守区域与预测互作区域存在重叠，提示该互作机制可能在进化中受到选择
（3）结构层面对互作位点的支持
• AlphaFold 预测结构显示候选互作区域位于蛋白表面
• 二级结构与疏水性分析表明该区域具备形成稳定蛋白–蛋白界面的可能性
（4）本研究的局限性
• 生信预测不能替代实验验证
• 尚无法区分直接互作或通过复合物间接互作
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APO1与APO2蛋白互作的预测
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通过生物信息学分析，我们预测了 APO1–APO2 潜在的互作
区域，并发现这些区域在进化上具有较高保守性，因此推测其在
穗发育调控中具有功能意义。下一步工作将重点放在互作关系的
实验验证以及关键互作位点的功能解析，从而将生信预测结果转
化为可验证的生物学结论。
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