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不同植物防御素的生物信息学分析
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提要
:

采用生物信息学的方法和工具对已在G en B an k 上注册的花生
、

鹰嘴豆
、

合欢
、

车前草
、

沙梨
、

辣椒等植物的防御

素的核酸和氨基酸序列作了分析
,

并对其组成成分
、

翻译后修饰
、

导肤
、

跨膜结构域
、

疏水性 / 亲水性
、

蛋白质二级结构

和功能结构域进行预测和推断的结果表明 : 此类蛋白可能是一具有信号肤的分泌型蛋白
,

a
一

螺旋和不规则卷曲是蛋白质

二级结构中量最大的结构元件
,

p
一

转角和延伸链散布于整个蛋白质中
,

包含一个 g

~
a 一

thion in 功能结构域
。
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植物具有内在的防御系统
,

在外部病原菌侵

染之下
,

自身会产生一系列拮抗物质
,

如一些低

分子量的次生代谢产物橡胶素(d a m b o ni te )
、

植保

素(p hy to a le x in )
、

凤仙花素(an th o c yan in )等
,

以阻

止病 原菌 的繁殖扩展和进 一 步侵入 寄主植物

(B e rr o e a l
一

L o bo 等 2 0 0 2)
。

植物防御素正是这类低

分子量短肤中的一个家族
,

它广泛分布于植物体

内
,

其可以拮抗细菌和真菌等多种植物病原菌
,

在植物中是极为重要的一种抗病因子
,

参与植物

的防卫 反应
。

植物防御素是一类分子量小 (约 5 扔
a

,

由 45 一

5 4 个氨基酸组成 )
、

碱性
、

富含半肤胺酸
、

具复

杂三维结构的短肤(廖乾生等 20 0 3 )
。

在微摩尔浓

度下就能表现出广谱的抗菌活性
,

但对人
、

畜
、

植物细胞无害
。

有的植物防御素是植物的内源性

产物
,

也有的是在病原物侵染后诱导其基因表达

而产生的
。

在双子叶植物和单子叶植物中均发现

有植物防御素的存在
,

目前已经在首蓓
、

绿豆
、

菠菜
、

白菜
、

向日葵
、

欧洲云杉
、

甘蓝型油菜
、

小麦
、

辣椒
、

沙梨
、

烟草
、

白芥等植物中克隆

到(H a n k s 等 2 0 0 5 ;
缪建馄等 2 0 0 6 ; s e g g u r a

等

19 98 ; p ar k 等 200 2 ; U rd a n g ar ‘n 等 2 000 ; S h
ann

a

和 L 6 n n e b o rg 1 9 9 6 ;
刘胜毅等 2 0 04 ; K o ik e 等

2(X) 2 ; D o 等 2 0(科 ;

Zh
o u 等 200 3 ; Li 和 e rav 1999 ;

v o lPi ce lla 等 2仪x〕)
。

防御素主要作用于病原微生物

的细胞膜
,

致使病菌对该物质不易产生抗性
,

因

此
,

它有着其他拮抗多肤所无可比拟的优势(张宏

等 20 06)
。

植物防御素基因工程的研究取得一定进

展
,

人们己成功得到一些经济作物和农作物的防

御素转基因植物
,

并证明它们能提高转基因植物

的抗病能力
,

如烟草
、

马铃薯
、

水稻
、

拟南芥

和哈密瓜等(R an e o is 等 2 0 0 2 ; G a o 等 2 000
; M itte r

等 1 9 9 8 ;
王轶等 20 05 )

。

有人还把防御素基因转

收稿

资助
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入番茄
、

毛白杨
、

小麦
、

菊花和棉花等植物中以

期获得抗病强的优良品种(余兴邦等 2 0 06)
。

生物信息学是一门由生物
、

数学
、

计算机相

交叉的学科
。

人类基因组计划完成后
,

又进入后

基因组时代
,

并己从基因组测序和表达分析
,

转

向对蛋白质组结构与功能的预测和分析
。

采用各

类分子生物学数据库和分析软件对已知的核酸和蛋

白质序列进行比对
、

分析
、

建立计算模型
,

从

而对其结构
、

功能进行推断及预测
,

已成为生物

信息学研究的一种趋势
。

本文用生物信息学的方法
,

以花生(A
: a 。hi :

Jio g o i)为研究重点
,

对鹰嘴豆 (e ie e r a : ie rin u m )
、

合欢(T
召尸h r o s ia 尸la ty e a 塑

a )
、

车前草(p la n ta g o

m aj o r)
、

沙梨(Py
r u s 尸夕r

ifo lia )和辣椒(c即s ie u m

a n n ““m )等植物的防御素基因及相应氨基酸序列的

理化性质
、

结构特征
、

功能及系统演化关系等进

行预测和分析
,

以期能为它们的深入研究提供参

考
。

以往的防御素研究多为实验性的研究
,

而用

己有的生物信息进行研究还少见报道
,

为此
,

本

文对此进行了尝试
。

列
:
花生(A Y 2 8 8 4 4 8

、

A A P9 2 3 3 0 )
、

鹰嘴豆

(A Y 2 0 6 39 5
、

A A O 3 8 7 5 6 )
、

合欢(A Y 9 0 7 3 4 9
、

A A X 8 6 99 3 )
、

车前草(A J8 4 32 6 4
、

CA H 5 87 4 0 )
、

沙梨(A B 05 26 8 s
、

B A B 64 9 30 )
、

辣椒(A F44 2 38 8
、

A A L 35 3 6 6)
。

依据 D NA Star 软件和 h tt p :llw w w .n cb i. n lm
.

ni h.

g o v /
、

h ttP :1/ w w w
.

e bi
.

ac
.

u kl
、

httP:/lw w w
.

e b s
.

d tu
.

田
、

httP: //w w w
.

e xP as y.o 呵等网站提供的各类生物

信息学软件进行在线分析
。

核酸及氨基酸序列的组

成成分分析
、

理化性质分析
、

开放阅读框(o p e n

re ad in g fr 田n e
,

OR F)的查找和翻译均用 D NA Star 软

件进行
;
核普酸和氨基酸序列的同源性比对用 B las t

在线工具完成
;
氨基酸翻译后修饰

、

跨膜结构域

和亲水性 l疏水性的分析用在线工具 N et Phos 2
.

0

Serv
e r

、

Tar g etP 1
.

1 S e rv e r
、

TMH MM 和 Pr o ts ea le

完成
;
蛋白质的二级结构和三级结构用 SO PMA 和

SW IS S
一

M OD E L 在线工具预测
。

结果与讨论

材料与方法

数据资料来源于 N a tio n a lC e n te r fo r B io te c h
-

n o lo g y 玩fo rm
a tio n (N e B I)核酸及蛋白质数据库中

己注册的防御素的核昔酸序列及其对应的氨基酸序

1 核昔酸序列及其推导的核普酸序列的组成成分

和理化性质

用 D N A S ta r
软件的 o R F F in d e r

、

E d itse q
、

Pro te a n 程序分析 N CB I上注册的花生
、

鹰嘴豆
、

合欢
、

车前草
、

沙梨
、

辣椒防御素的核酸序列

及其推导的氨基酸序列的结果(表 1) 表明
,

ORF 为

表 1 不同植物防御素基因的核酸序列以及推导的氨基酸序列组成成分和理化性质分析

Tab le 1 An al ys is o f e o m Po siti on an d Physieal an d eh e而eal c h
arac

te rs o f n u ele ie ac id seq u en e e an d d e du e e d 肚hi n o ac id se que nc e

of de fe n sin am
o n g d ifl贻re n t Plan ts

终止 推导的 分子量

密码子 氮基酸残基数 压D a

氨基酸比例(%)

植物 O R Flb p 主要氨基酸

碱性 A A 酸性 A A 亲水 A A 疏水 A A 带电A A

花生 2 2 5

2 1 9

2 2 8

2 1 9

2 6 4

2 3 7

T A A 7 4 8 4 5 4 8 6 7
.

8 9 1 3
.

5 1 1 0
.

8 1 3 1
.

0 8 3 5
.

1 4 3 7
.

8 4

鹰嘴豆 T A A 7 2 9
.

2 2 5 2 8
.

1 3 15
.

2 8 1 2
.

5 0 2 9
.

1 7 3 1
.

9 4 4 4 4 4

合欢 T A A 7 5 8
.

5 5 5 9 4 7
.

5 2 14
.

6 7 1 3
.

3 3 3 0
.

6 7 3 0
.

6 7 4 4
.

0 0

车前草 T G A 7 2 7
.

9 4 9 4 1 8
.

7 1 1 5
.

2 8 6
.

9 4 2 6
.

3 9 3 1
.

9 4 3 6
.

1 1

沙梨 T A A 8 7 9
.

5 1 7 3 3 8
.

6 9 14
.

9 4 8
.

0 5 2 9
.

8 9 3 2
.

1 8 3 4
.

4 8

辣椒 T A A 7 8 8
.

6 8 8 3 1 8
.

3 5 12
.

8 2 7
.

6 9 2 8
.

2 1 3 0
.

7 7 3 3
.

3 3
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Le
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20 0 bP 左右
,

分子量为 9 k D a 左右
。

理论等电点

均高于 7
,

说明防御素呈碱性
。

终止密码子大都

用 T A A
。

在所分析的植物中
,

只有车前草防御素

基因采用 T A G 作密码子
。

在鹰嘴豆和车前草防御

素氨基酸组成中
,

碱性氨基酸的比例最高
,

均为

15
.

2 8 % :
在合欢防御素氨基酸中酸性氨基酸的比

例最高(1 3
.

33 % ) ;
在花生防御素总氨基酸中

,

亲

水性氨基酸和疏水性氨基酸的比例均最高
,

分别

为 3 1
.

0 5 % 和 3 5
.

14 %
。

e ys 、

Le u
和 A r g 是这些植

物共有的主要氨基酸
。

2 氨基酸序列比对分析

用 Clu sta l w 在线程序对拟南芥
、

甘蓝
、

银

杏
、

小麦
、

花 生
、

鹰嘴豆
、

合欢
、

车前草
、

沙梨
、

辣椒的防御素氨基酸序列进行多序列 比对

的结果(图 l) 表明
,

拟南芥
、

甘蓝
、

银杏
、

小

麦
、

花 生
、

鹰嘴豆
、

合欢
、

车前草
、

沙梨
、

辣椒的防御素氨基酸序列的 8个半胧氨酸是完全保

守的
,

在相当多的一些植物防御素中 s e r 、

G ly 和

G lu
氨基酸残基也是非常保守的氨基酸位点

(U r a d a n g a rin 等 2 0 0 0 )
。

3 翻译后磷酸化修饰的预测和分析

多肤链在核糖体上合成释放后
,

通常要经过

翻译后修饰如糖基化
、

甲基化
、

磷酸化等才能正

确折叠形成有效的三维构象
,

并运输到特定场所发

挥功能
。

翻译后修饰的预测和分析
,

对正确认识

和理解 蛋白质功能构象的形成很重 要
。

根据

N etPho S Z
‘

0 S er v er 软件(B lo m 等 2 0 0 4 )
,

磷酸化分

值超过阂值的氨基酸位点被认为是可能的磷酸化作

银杏

小麦

辣椒

拟南芥

车前草

沙梨

鹰嘴豆

合欢

花生

甘蓝

叭认一一万J筑G SLS、压L、乃几VL V工SLE卜Q扩
一一 - 一- 一

一EV纽灯:甲皿壬汀QS SKF 胶GYCLSDT 4 8

;认S吓J J认儿吁 A气几LLLLLLV ATE 加3刀侄, 一一 一一一一任汀汪灯即二LSQSlll 于壬互GT CLSNS 5 1

】赵卫5 1肠下下么工一孔LLAf 几 、用叭花MGr卜
- - - - - -

一R工VE AR子二E SQS价下于犯V CASE T 49

了赶尹了SP万工NS一一从LLLF了汽ILA下月泥Ges L一一一一 一一一一叹甲压ART CET SS叽月qGF
.

CLSSS 4 7

MG一一 RFWS一一 VL F龙凡讥 V 工T GP一一 一一一一 一一一一加刃花赶议CR SAS班汗K] 3爪二LSDT 4 3

五正R 51肠几V S一扣巧气几叹几LLA么花MGFMG飞佗筋;TE SSK方万几GKICEV P5 1
,

L价戮〕LCFSSN 58

一
桩KK SLAGes 一LC凡FL 孔尸了么QE工

一一一 一一一一一 一
一、周T - E赶汀CE现幼价限GPCFSG-- 44

一
桩KK SLAGee 一LCFL 凡孔FV AQEV--

一一 一一一- 一 一
一、八了QSE赶井CE皿幼卫限GPCR 叮G 46

一
征KK SL怒一LSFL 凡孔F丫围E工- - - - - - - - -

一戈乃仃
- E A人兀E矶AD 吓R GPCFG NS 4 5

】旧迁那了AS工V A一一LL即几 V 工F几叮屯AP
一一一 一一- 一 -

一刀俩厄胡KL CE即 SG TWSGV CG瓦用J 48

:
.

:
.

:
.

* : : * *

银杏

小麦

辣椒

拟南芥

车前草

沙梨

鹰嘴豆

合欢

花生

甘蓝

Nc RI 刃IC R TI-- EGFr T G SCDF印了ASRKCYC n J Cv--
一一一 一一一一 一一

一 8 0

Nc AAV CRTes EI吓下DGE CI叮[{L vE 万正炙CYC 壬J :下二征 D工CAG SAT工V A 9 5

NC ASVC QT-- EG F
‘

51水〕〔CR Gee 一FFJ于灯孔丁下于C
一一一 一一一 一一一一一

一 7 8

NC 幼八了CHN
se E GFSD曲CR Ges 一F下于卫CLCI下J C一一一 一一一 一一一一 一一 7 6

NC AS ,JC KTes E GF卫口子工CKGes 一L孙淤二义ETHC一一一 一一一 一一一一 一一 7 2

NC壬卫飞万J丈‘EQFT R 弓称二SV es 一Ln 认CVC 开水C一一一一一一一 一一一一一 8 7

一CDT孙乙
.

1
一

1士王H人V SG RC即 DF-- 一Kc 昵介J宽一一一一 一一一 一一一一一 7 2

SCDD孙二壬a妊正HL LSG RC即 D卜一趾昵升J ;C一一一一 一一一 一一一一一 7 5

Nc l作H1 二K n 正HL LSGR CK[ 〕DF-- 一Rc WCn 讯C一一一一一一一一 一一一一 74

AC 幻心QC工R工E壬迎J卫G SCI们那压下班爪C工CYF下C
一一一一一一一一 一一一

一 8 0

* * * * * * * *

图 1 不同植物防御素氨基酸序列多重比对

Fig
.

l M u ltiPle a lig n m e n t o f a

而 n o a e id se q u e n ee s a m o n g d iffe
re n t Plan t d e fe n sin s

符号
“ * ” 、 “ : ” 、 “

.

”

分别表不氨基酸完全相JriJ
、

保守和半保守3 种情况
。
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用位点
,

可知花生的第 59 个氨基酸位点上发生 Ser

的磷酸化(图 2)
,

第 3 6 和 71 个氨基酸位点上发生

T hr
的磷酸化

;
鹰嘴豆在第 43 和 57 个氨基酸位点

发生 S e r 的磷酸化
,

第 4 7
、

5 0 和 69 个氨基酸位

点上发上 T h r
的磷酸化

;
合欢的第 6 0 个氨基酸位

点发生 Se r 的磷酸化
,

第 37 和 7 2 个氨基酸位点上

发生 T h r 的磷酸化
;
车前草的第 3 2

、

4 7 个氨基

酸发生 S er 的磷酸化
;
沙梨的第 3 4 个氨基酸位点

发生 Se r
的磷酸化

:
辣椒的 38 和 61 个氨基酸位点

上发生 S e r 的磷酸化
。

用 N e tPh o s K 1
.

0 S e r v e r 软

件分析这几种植物防御素氨基酸序列的翻译后激酶

磷酸化修饰
,

观察到这几种植物的防御素氨基酸

序列均存在蛋白激酶 C (P KC )的 S e : 磷酸化位点
。

4 导肤的预测和分析

在核糖体上合成的蛋 自质或者留在细 胞质

中
,

或者运送到其他细胞器中
,

并形成有功能的

空间构象后才能发挥其功能
。

导肤是
一

段引导新

合成的肤链进入细胞器的识别序列
。

因此
,

预测

和分析导肤
,

对正确认识蛋自质的亚细胞定位和

功能作用的途径及机制有一定的意义
。

为此
,

用

T arg e tp 1
.

1 S e r v e r 预测花生
、

鹰嘴豆
、

合欢
、

车

前草
、

沙梨和辣椒防御素氨基酸序列 的 导肤

(E m an u e lsso n 等 2 0 0 0 )的结果表明
,

这些植物的防

御素均含有分泌途径信号肤
,

在花生
、

鹰嘴豆
、

合欢
、

车前草
、

沙梨和辣椒防御素氨基酸序列

中的信号肤分值分别为 0
.

9 9 5
、

0 9 9 4
、

0
.

9 9 6
、

0
.

8 2 6
、

0
.

9 6 3 和 0
.

9 4 0
,

预测的可靠性等级均为

1
。

据此认为防御素蛋白均属于分泌型蛋自
,

在

核糖体合成后
,

由信号肤引导其前体蛋自到达指

定部位
,

切除信号肤而成为成熟蛋白质发挥其抗

菌功能
。

5 信号肤的预测和分析

分泌蛋白及细胞膜蛋白均以前体物质多肤的

形式合成
,

其 N 末端含有作为通过膜时之信号的

氨基酸序列
,

这种氨基酸序列称信号肤或信号序

列
。

由 1 5 一2 5 个氨基酸所组成
。

用 Si g n al P 3
.

0

Se rv e :
分析这几种植物防御素氨基酸序列的信号

肤的存在位置及序列(B
e n dt se n

等 2 00 4)
,

结果表

明不同植物的氨基酸序列土几信号肤的剪切位点分

值和位置分别为
:

花生在第 2 7 一2 8 个氨基酸之间

(分值为 0
.

6 7 5 ; T E A
一

A T ) (图 3) ;
鹰嘴 夏为第

2 7 一2 8 个氨基酸之间(分值为 0
.

7 7 5 ; T E A
一

K T ) ;

合欢在第 2 8 一 2 9 个氨基酸之间(分值为 0
.

4 9 9 ;

sE A
一

K T ) ;
车前草在第 2 5 一2 6 个氨基酸之间(分

值为 0
.

8 16 ; G E A
一

R K ); 沙梨在第 23 一2 4 个氨基酸

之间(分值为 0
.

3 5 4 ; T E M
一

G P ): 辣椒在第 2 0 一2 1

个氨基酸之间(分值为 0
.

9 13 ; v M A
一

T E)
。

总之
,

花生和鹰嘴豆信号肤序列为整体氨基酸序列的 N

端 2 7 个氨基酸
,

合欢的为 N 端 2 8 个氨基酸
,

车

前草信号肤序列为 N 端 2 5 个氨基酸
,

沙梨的为

N 端 2 3 个氨基酸
,

辣椒的为 N 端 2 0 个氨基酸
。

lkJ 此
,

可以认为植物防御素的基因在植物体内表

达的是一个前体蛋白
,

此蛋白通过翻译后加工并

借助信号肤运送到胞质外的空间发挥植物防御素

图 2 花
’
1防御素氮从酸序列翻译后的磷酸化修饰预测

Fig
.

2 Pre d ie te d Ph o sPh o r yla tio n site s in a m in o a e id s e qu e n ee o f de fe n s in in Pe a n u t
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图 3 花生防御素氨基酸序列信号肤的预测分析

Fig 3 Pre d ie te d sig n a lPePtid e o f de fe n s in in Pe a n u t

C 仇
:

原始 剪切位 汽的分值
; S 值

:

信号肤的分值
; Y 值

:

综合剪切位点的分值
。

的抗菌功能
。

将信号肤按预测位置切除后分析这些植物防

御素编码序列的组分和性质的结果(表 2) 表明
,

切

除信号肤后的防御素氨基酸序列分子量 (5 k D a 左

右)t匕切除前(g kD a 左右)小很多(3科 kD
a) (张宏等

2 0 0 6 )
。

6 不同植物防御素氨基酸序列疏水性 /亲水性的预

测和分析

用 P r o tS 。a le 分析花生
、

鹰嘴豆
、

合欢
、

车

前草
、

沙梨
、

辣椒防御素氨基酸序列的疏水性 /

亲水性(K yte 和 D o o little 1982 )的结果表明
,

预测结

果均与花生一致(图 4)
,

整个多肤链 N 端 2 0 个左

表 2 去除信号肤后的防御素氨基酸序列组分

T a ble 2 A n a lys is o f am in o a e id s e qu e n e e e o m Po sitio n o f defe n s in a ft er sig n a lPePtid e w ere e u t o ff

植物 信号)J太序列
成熟月太序列

氨基酸数

分子录 /k D a

P 1

氨基酸比例 / %

碱性 A A 酸性 A A 亲水 A A 疏水 A A 带电 A A

花
产

牛 M E K KS LA A L S
-

FL FL V L FV TQE
-

IV V T E A

M E K K S LA G L C
-

FL FL V L FV AQ E
-

IV V T E A

M E K KS L A G L C
-

FL FL V L FV A QE
-

V V V QSE A

M G R FW S V LFA
-

LFL V L V IT G PM
-

V G E A

M ER SM R L V SA
-

AFV L V L L L AA
-

T EM

M A H SM R FFA I
-

V L L LA M L V M A

4 7 5
.

4 4 5 2 2 8
.

14 1 7
.

0 2 10
.

6 4 3 8
.

3 0 2 1
.

2 8 4 8 9 4

4 5 5
.

1 8 8 9 8
.

1 3 2 0
.

0 0 1 3
.

3 3 3 7
.

7 8 1 5
.

5 6 5 7
.

7 8

4 7 5
.

4 7 4 2 7
.

8 9 1 9
.

15 1 4
.

8 9 3 8
.

3 0 1 4
.

8 9 5 7
.

4 5

4 7 5
.

2 13 0 2 8
.

7 1 2 1
.

2 8 8
.

5 1 3 6
.

1 7 1 7
.

0 2 5 1
,

0 6

6 4 6
.

9 8 3 1 7 8
.

6 9 1 7
.

19 7
.

8 1 3 5
.

9 4 2 3
.

4 4 4 0
.

6 2

5 8 6
.

4 4 0 3 7 8
.

14 1 5
.

0 2 1 0
.

3 4 3 6
.

2 1 1 8 9 7 4 1
.

3 8
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图 4 花生防御素氨基酸序列疏水性 / 亲水性的预测

Fig 4 p re d ie te d hyd ro Ph o b ie ity/h yd ro ph ilie ity fo r the d e fe n sin in Pe a n u t

右氨基酸形成一个明显的疏水区域
,

即为疏水的

头部
,

第 3 0 个氨基酸后均表现为亲水性
,

结合上

述分析可知组成疏水性头部的氨基酸均是组成信号

肤的氨基酸
,

这种疏水性的氨基酸组成对信号肤

引导防御素前体蛋白与膜脂结合通过膜是有利的
。

7 不同植物防御素跨膜结构域的预测和分析

跨膜结构域是膜中蛋白与膜脂结合的主要部

位
,

一般由 2 0 个左右的疏水氨基酸残基组成
,

形

成 a 螺旋
,

与膜脂相结合
。

预测和分析跨膜结构

域
,

对认 识蛋白质的结构
、

功能
、

分类 以及 在

细胞中的作用部位均有一定的意义
。

用 TM H MM

2
.

0 S er ve
:
预测(Ik ed

a
等 20 02 )花生的可能跨膜结构

域的结果表明
,

花生防御素在第 7 一2 9 个氨基酸

(图 5 )
,

鹰嘴豆在第 5 一2 4 个氨基酸
、

合 欢在第

5 一2 4 个氨基酸
、

车前草在第 4 一2 6 个氨基酸
、

沙

梨在第 7 一2 6 个氨基酸
、

辣椒在第 7 一2 9 个氨基酸

形成跨膜结构域
,

结合信号肤的预测分析结果
,

说明跨膜结构域均在信号肤位置
。

8 二级结构的预测和分析

多肤链借助氢键排列成沿一维方向而呈现有

规则的重复构象的二级结构
,

是氨基酸顺序与三

维构象之间的桥梁
。

二级结构借助范德华力
、

氢

键
、

静电和疏水等相互作用形成蛋白质的三级结

构
,

从而 发挥正常 的生物学功能
。

据此
,

用

S O PM A 对花生
、

鹰嘴豆
、

合欢
、

车前草
、

沙

梨
、

辣椒防御素氨基酸序列的二维结构进行预测

(G e o u
rj o n

和 D ele a g e 1 9 9 5)的结果表明
,

预测结果

均与花生一致(图 6)
。

a
一

螺旋和不规则卷曲是防御

素整体结构中的主要组成结构元件
,

p
一

转角和延

伸链散布于整个蛋 白质中
。

9 功能结构域分析

蛋白质由多个模体组成
,

组成这些模体的氨

基酸区段行使特异的功能
,

同时还蕴含着各 自的

遗传进化信息
。

利用 N C B I链接的C D D 分析花生
、

鹰嘴豆
、

合欢
、

车前草
、

沙梨
、

辣椒防御素氨

基酸序列的功能结构域
,

得到了相一致的结果(图

7)
,

即切掉信号肤
,

剩下的组成成熟肤的氨基酸

序列均包含一个起杀菌作用的毒素 ga m m a 一

th io ni n

功能域
,

属于 g a m m a 一

th io ni n
家族蛋 白

。

此功能

域是防御素发挥其功能的单位
。

上述结论虽属推断和预测
,

但为进一步研究

防御素打下 了基础
。



植物生理学通讯 第 4 4 卷 第 l期
,

20 0 8 年 2 月 3 l

图 7 花生防御素氨基酸序列功能域分析

Fig
.

7 Fu n e tio n d o m a in a n a lysis o f d e fe n sin in Pe a n u t

参考文献

廖乾生
,

林福 呈
,

李德葆(2 0 0 3)
.

植物防御素及其研究进展
.

浙江

大学学报 (农业与生命科学版)
,

29 (l) : 1 13 一 1 18

刘胜毅
,

Fi tt B
,

刘仁虎
,

E va ns N
,

董彩华
,

黄永菊(2 0 0 4)
.

油菜防

卫 素和草酸氧化酶基因的克隆与诱导表达水平研究
.

中国油

料作物学报
,

2 6 (3 ): 4 3 一4 9

缪建馄
,

孙黎
,

彭晓明
,

祝建波(2 0 0 6)
.

绿 豆防御素基因的克隆
、

序列分析和植物表达载体的构建
.

石河子大学学报
,

2 4 (l) :

1 1 2 ~ 1 1 5

王轶
,

罗勤
,

吴俊
,

郭经宇
,

杨毅
,

李旭锋(2 0 0 5)
.

甘蓝型油菜植物

防御素基因的克隆与原核表达 四川大学学报 (自然科学版)
,

4 2 (4 ): 8 3 1一8 3 4

余兴邦
,

郭锁链
,

乌翠兰
,

李大竣
,

呼格吉勒图
,

鄂优(2 0 0 6)
.

防御

素研究进展
.

动物医学进展
,

2 7 (8 ) : 4 7 一51

张宏
,

胡春香
,

张德禄
,

刘永定(2 0 0 6)
.

植物防御素研究进展
.

西北

师范大学学报(自然科学版)
,

4 2 (5) : 1 12 一 1 17

B e n d ts e n JD
,

N ie lse n H
,

v o n H e ij
n e G

,

B r u n a k S (2 0 0 4 )
.

Im
-

Pr o v e d Pre d ie tio n o f sig n a l Pe Ptid e s : S ig n a l P 3
.

0
.

J M o l

B 10 1
,

3 4 0 : 7 8 3 ~ 7 9 5

B e rr o e al
一

L o b o M
,

Se g u ra A
,

M o r e n o M
,

L 6 Pe z G
,

G a re 「a
一

o lm e d o

F
,

M o lin a A (2 0 0 2 )
.

S n a k in
一

2
, a Pe Ptid e fr o m Po t at o w h o s e

g e n e 15 lo e ally in d u e ed b y w o u n d in g a n d r e sPo n d s to Pa th o g en

in fe e tio n
.

Pla n t Phy sio l
,

1 2 8 (3 ): 9 5 1一 9 6 1



3 2 植物生理学通讯 第 44 卷 第 1 期
,

200 8 年 2 月

B lo m N
.

S ie he rit z
一

Po n te n T
,

G u Pta R
.

G a m m e lto ft 5 B ru n a k S

(2 0 0 4 )
.

Pr e d ie tl o n o f Po s t
一

t r a n s la tio n a l g lye o syla tio n a n d

Pho sPh o ryla tio n o f Pro te in s fr o m the a m in o a c id se q u e n c e

Pr o te o m ie
,

4 (6 ) : 16 3 3 一 1 6 4 9

D o H M
,

L e e SC
,

Ju n g H W S o h n KH
,

H w a n g B K (2 0 0 4 )
.

D iffe r
-

e n tia l e x Pr e ssio n a n d in 5 11 2, lo e a liz a tio n o f a Pe PPe r d e fe n sin

(C A D E F I) g e n e in re sPo n s e to Pa tho g e n in fe e rio n
.

a bio t一e

e lie ito r s a n d e n v iro n m e n ta l s tr e s se s in C a Ps i‘砚 I) 于 ‘了尹T月 z子z才, 矛若

Pla n t Sc i
,

16 6 : 12 9 7 一 1 3 0 5

E m a n u e ls so n O
,

N ie lse n H
,

B r u n a k 5
.

H e ijn e G (2 0 0 0 )
.

Pr e d ic t
-

in g su b e e llu la r lo e a liz a tio n o f Pr o te in s b a s e d o n the ir N
-

te r m in a l a m in o a e id se q u e n c e
.

M o l B io l
,

3 0 0 : 10 0 5 一 10 16

Fra n e o is IE JA
,

D e B o lle M FC
.

D w ye r G
.

G o d e ris IJWM
.

W o 一Ito r s

PFJ
,

V e rha er t PD
,

Pr o o s t P
,

Se ha a Pe r W MM C a m m u e B PA
.

B r o e k ae r t W F (2 0 0 2 )
.

T r a n sg e n ie e x Pre s sio n in A r‘了b 了d o l, s了丫

o f a Po lyPr o te in e o n s tr u e t le a d in g to Pr o d u e tl o n o f tw o

d e ffe r e n t a n tim ie r o b ia l Pr o te 一n s
.

p la n t Phy s io l
,

1 2 8 (4 ):

1 3 4 6 ~ 1 3 5 8

G a o A G
,

H a k im i SM
.

M itta n c k C A
,

W u Y
,

W o e r n e r BM
、

St a rk

D M
.

S hah D M
,

L ia n g J
,

R o m m en s C M (2 0 0 0 )
.

Fu n g a l Patho
-

g e n Pr o te c tio n in Po ta to b y e x Pre ss io n o f a Plan t d e te n s in

Pe Ptid e
.

N a t B io te eh n o l
,

18 ( 12 ): 13 0 7一 1 3 10

G e o u rj o n C
,

D e le a g e G (19 9 5 )
.

S OPM A : s ig n ifi ea n t im Pr o v e m e n t

in Pr o te in se e o n d a ry str u e tu r e Pr ed ie tio n b y e o n s e n s u s Pr e
-

d ie tio n fr o m m u ltiPle a lig n m e n ts
.

B io in fo rm a tie s
.

1 1 (6 ):

6 8 1~ 6 8 4

H a n k s JN
,

S n yd e r A K
,

G r a h a rn M A
,

S ha h R K
,

B la y lo e k LA
,

H a r r iso n M J
,

S ha h D M (2 0 0 5 )
.

D e fe n sin g e n e f a m xly 一n

M e d i〔
、

a g o tr u n 〔
,

a ru la : st r u e t u re
,

e x Pr e ss io n a n d in d u e tio n by

5 ig n a l m o le e u le s
.

Pla n r M o ] B io l
,

5 8 : 3 8 5 一3 9 9

Ik ed a M
,

A r a i M
,

L ao D M
,

Sh im iz u T (2 0 0 2 )
.

T r a n s m e m b r a n e

t o P o lo g y Pr e d ie tio n m e tho d s : a r e a ss es sm e n t a n d im Pr o V e
-

m e n t by a e o n se n su s m e tho d u s in g a d a ta se t o f e x Pe r im e n
-

ta lly e hara e te riz e d t ra n s rn e m b r a n e t o Po lo g ie s
.

S ilie o B io l
.

2

(l): 19 一3 3

K o ik e M
,

O k a m o t o T
,

T s u d a S
,

Im a i R (2 0 0 2 )
.

A n o v e l Pla n t

d efe n sl n
一

lik e g e n e o f w in te r w h e a t 15 s Pe e if一e a lly I n d u e ed

d u rin g e o ld a e e lim a tio n
.

B io c he m B io Phy s R e s C o m m u n
,

2 9 8 门 ): 4 6 一 5 3

K yte J
,

D o o little R F (19 8 2 )
.

A s im Ple m e rho d fo r d is Play in g the

h yd r o Pa th ie c h a r a e te r o f a Pr o te in
.

M o l B io l
,

1 5 7 (6 ) :

1 0 5 ~ 1 3 2

L 1 H Y
,

G r ay JE (1 9 9 9 )
.

T he e le e tr o n ie pla n t g e n e r e g iste r p la n t

Ph ys io l
.

12 0 (2 ): 6 3 3一 6 3 5

M itte r N
,

K a z an K
,

W a y H M
,

B r o ek ae r t W F
,

M a n n e r s JM (19 9 8 )
.

Sy ste m l e in d u e tlo n o f a n A r a b id叩
5 15 Pla n t d e fe n s in g e n e

Pr o m o te r by t o b a e e o m a s a ie v ir u s a n d Ja s m o n le ae id in

tr a n s g e n l e t o b ae e o
.

Pla n t Se i
,

1 3 6 : 16 9 一 1 8 0

Pa rk H C
.

K a n g Y H
,

Ch u n H J K o o JC
,

Ch e o n g Y H
、

K im M C
,

C hu n g W S
.

K l m JC
,

Y o o JH
,

Y o u n g Y C e t a l(2 0 0 2 )
.

Cha r ae
-

te riz a tlo n o f a st a m e n 一 sPe e ifie e D N A e n e o d in g a n o v e l Plan t

d e fe n sin in Ch in e se e a bb a g e
.

Pla n t M o l B io l
,

5 0 : 5 9 一6 9

Se g g u r a A
,

M o r e n o M
.

M o lin a A
,

G ar e ia
一

o lm e d o F (19 9 8 )
.

N o v e l

d e fe n sin su bfa rn 一ly fro m sPin a eh (SP in a ‘, a o le r‘矛‘℃ a )
.

FE B S

L e tt
,

4 3 5 : 15 9 ~ 16 2

Sha rm a P
.

L 6 n n e b o r g A (1 9 9 6 )
.

Iso la tio n a n d e h ar a e re riz a tio n o f

a e D N A e n e o d in g a Pla n t d e fe n sin
一

lik e Pr o te in fr o m ro o ts o f

N o rw a y sPr u c e Pla n t M o l B io l
,

3 1 (3 ): 7 0 7 一7 12

U r a d a n g ar in M C
,

N o r e r o N S
,

B r o e k a e r t W F
,

L a u ra d e la C a n a l

(2 0 0 0 )
.

A d e fe n sin g e n e ex Pre ss ed in s u n fl o w e r in fl o re se e n ee
·

Pla n t Phy sio l B io e he m
,

3 8 (3 ): 2 5 3一2 5 8

V o lPiee lla M
,

Se h iPPe r A Jo n g sm a M A
,

S Po to N
,

G a lle r a n i R
,

C e e i L R (2 0 0 0 )
.

C ha r a e te riz a tio n o f r e e o m b in a n r m u s ta rd

tr yPs in in h l b ito r Z ‘M T IZ ) e x Pr e ss e d in Pie hia 尸a s fo r is
.

FE B S L e tr
,

4 6 8 (2 一 3 ): 1 3 7 一 14 1

Z ho u Y G
.

N o rio k a N
,

L i S L
,

N o rio k a S (2 0 0 3 )
.

N u e le o tid e se
-

q u e n e e o f Pd 刀了 g e n e e n e o d in g a Pla n t d e fe n s in
一

lik e Pr o te in

in Po lle n g ra in s o f Ja Pa n e se Pe a r (P夕r u s P夕r

咖lia )
.

J Pla n t

Phy sio lM o l B io l
.

2 9 : 3 6 0


