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报告提纲

• 转录调控和转录因子

• 植物转录因子分类

• 基因组水平转录因子预测

• 植物转录因子数据库



生物多样性

基因表达调控是决定生物多样性的重要因素

解增言提供



转录因子与多种农作物性状有关

Doebley et al.(1997)
Nature 386:485

Kinishi et al (2006) Science, 312:1392
Li et al (2006) Science, 312:1936 

Wang et al. (2005)
Nature, 436:714

Jiao et al (2010) Nature Genetics, 42:541
Miura et al (2010) Nature Genetics, 42:545

Manning et al (2006) Nature 
Genetics, 38:948



转录调控是基因表达主要调控机制之一

螺旋-回折-螺旋
Helix-Turn-Helix

螺旋-回环-螺旋
Helix-Loop-Helix

锌指结构
Zinc Finger

 转录调控通过顺式作用元件和

反式作用因子相互作用实现

 反式作用因子通称转录因子

 转录因子包括通用转录因子和

特异转录因子

 特异转录因子分为不同家族

Alberts, et al. Molecular Biology of the Cell, 2002

亮氨酸拉链
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录因子
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转录因子识别位点与DNA顺式元件特异结合

A. 精氨酸侧链呱基与鸟嘌呤通过氢键结合
B. DNA双螺旋中不同碱基配对方式具有不同识别模式
C. 不同序列模体具有不同结合位点
(Alberts et al. MBC, 2002)
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小鼠C2H2锌指蛋白 转录因子
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A. 锌指结构模体，

显示与锌原子结

合的2个半胱氨

酸和2个组氨酸

侧链

B. 锌指结构模体，

显示锌原子

C. 锌指蛋白与DNA
启动子结合复合

物



亮氨酸拉链
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由两股alpha
螺旋组成，

螺旋N-端嵌入

DNA大沟中，

螺旋C-端亮氨

酸成周 期排

列，通过疏

水作用稳定

结构。

Leucine zipper and DNA complex

C terminal

N terminal

L338L335L331V328L324N321L317

DNA double helix

Minor grove

Major grove

Protein dimer

H bond

Hydrophobic 
contact



转录因子与许多植物关键性状有关

1-01

Doebley, Nature 1997

Kinishi, Science 2006; Li, Science 2006 

Wang, Nature 2005 

Manning, Nature Genetics, 2006

 Mutation of TF genes 
may affect phynotype 
of plants

 Genome sequences 
may provide basis of 
TF prediction

拟南芥转录因子家族分类

2000年， Riechmann等对拟
南芥基因组转录因子进行分
类，并和果蝇、线虫和酵母
三个模式生物基因组转录因
子进行比较。
Riechmann JL  (2000) Science. 



转录因子与许多植物关键性状有关

1-01

Doebley, Nature 1997

Kinishi, Science 2006; Li, Science 2006 

Wang, Nature 2005 

Manning, Nature Genetics, 2006

 Mutation of TF genes 
may affect phynotype 
of plants

 Genome sequences 
may provide basis of 
TF prediction

转录因子家族与DNA结合结构域对应关系

 一对一：1个转录因子仅含1个
DNA结合结构域

 一对多： 1个转录因子含2个或2
个以上DNA结合结构域

 多对一：同一DNA结合结构域存
在于不同家族中



基因组水平植物转录因子预测

1-01

BLAST: 特异性低，阈值不能统一

HMMER: 特异性高，阈值易统一  

64 个
TF家族

从Pfam获得
隐马模型序列谱

从DATF, DRTF, DPTF
构建隐马模型序列谱

隐马模型
序列谱

48个家族

16个家族



植物转录因子注释

基本信息 基因结构 蛋白结构域 GO信息 直系同源文献信息

家族信息克隆信息 结构信息 复制信息表达信息核定位信号

基本介绍 结构信息 结合位点 结构域比对 系统发育树





拟南芥基因组64个转录因子家族







植物转录因子数据库构建

 植物转录因子数据库PlantTFDB构建

 5个模式植物：莱茵衣藻、江南卷柏、水稻、
杨树、拟南芥

 17个经济作物：玉米、小麦、大豆、棉花、
马铃薯、柑橘、松树、苜蓿等

 转录因子注释

 家族水平：文献、多序列比对、系统发育树等

 基因水平：序列、结构、功能、文献等

 Web界面服务：浏览、检索、下载、相似性搜索



转录因子与许多植物关键性状有关

1-01

Doebley, Nature 1997

Kinishi, Science 2006; Li, Science 2006 

Wang, Nature 2005 

Manning, Nature Genetics, 2006

 Mutation of TF genes 
may affect phynotype 
of plants

 Genome sequences 
may provide basis of 
TF prediction

转录因子家族（PlantTFDB Ver 2.0）



PlantTFDB 2 包括5种模式植物22种经济作物

类别 物种 学名 数量

模式
生物

拟南芥 Arabidopsis thaliana 2290
杨树 Populus trichocarpa 2576

水稻
Oryza sativa (indica) 2025
Oryza sativa (japonica) 2384

小立碗藓 Physcomitrella patens 1170
莱茵衣藻 Chlamydomonas reinhardtii 205

谷类

大麦 Hordeum vulgare 618
玉米 Zea may 764
高粱 Sorghum bicolor 397
甘蔗 Saccharum officinarum 1177
小麦 Triticum aestivum 1127

水果
苹果 Malus domestica 1025
葡萄 Vitis vinifera 867
甜橙 Citrus sinensis 599

裸子
植物

火炬松 Pinus taeda 950
云杉 Picea glauca 440

经济
作物

棉花 Gossypium hirsutum 1567
马铃薯 Solanum tuberosum 1340

大豆 Glycine max 1891
向日葵 Helianthus annuus 513

番茄 Lycopersicon esculentum 998
百脉根 Lotus japonicus 457

苜蓿 Medicago truncatula 1022
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Guo et al, Bioinfor 2005
Gao et  al, Bioinfor 2006
Zhu et al, Bioinfor 2007
Guo et al, NAR, 2008



2010年—植物转录因子数据库第二版



http://planttfdb.cbi.pku.edu.cn/

http://planttfdb.cbi.pku.edu.cn/


www.cbi.pku.edu.cn
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