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1、多肽是动植物体内的一类具有调控作用的小分子物质
2、由前体蛋白经过翻译后剪切、修饰，最终形成只有较短

氨基酸组成的成熟多肽，作为配体与定位在细胞膜上的受体
识别，启动信号转导，进而调控多种生物学过程。

3、IDA家族的小分子多肽能够与类受体酶结合，通过影响

细胞壁重建相关酶的表达，引起细胞分离，调控花器官脱落
过程。
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IDL：IDA-LIKE

IDA：
英文全称：inflorescence deficient in abscission

中文含义：花序脱落缺陷
功能：拟南芥中IDA突变，阻碍了花器官的脱落

它是通过富含亮氨酸的重复受体激酶(LRR-RLKs)       

HAESA (HAE)和HAESA- like2 (HSL2)信号来调控授粉后
花的脱落
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因此，利用生信技术，了解IDL家族中IDL5小分
子多肽的相关信息，为下一步实验做铺垫

01 Background



（一）Analyzed by NCBI

对IDL5进行核苷酸条目搜索

搜索到8条有关IDL5的信息，其中
有6条是跟拟南芥有关，剩下2条是跟
细菌有关



（一）Analyzed by NCBI

基因组结构：位于1号染色体上，有两个外显子

IDL5基因序列长度为657nt；转录mRNA序列长度为460nt；

编码区序列长度为309nt

了解拟南芥中IDL5基因的相关信息



（二）Analyzed by uniprot
高级检索拟南芥中IDL家族的其他基因

基因名 蛋白名 长度 功能

IDL1 Protein IDL-LIKE 1 86 Involved in an ethylene-independent separation step 
of floral abscission. May act with RLK5 and HSL2 as 
ligand-receptor pairs

IDL2 Protein IDL-LIKE 2 95 May be involved in floral abscission

IDL3 Protein IDL-LIKE 3 99 May be involved in floral abscission

IDL4 Protein IDL-LIKE 4 93 May be involved in floral abscission.

IDL5 Protein IDL-LIKE 5 111 May be involved in floral abscission.



（二）Analyzed by uniprot

了解拟南芥中Protein IDL-LIKE 5的相关信息

Protein IDL-LIKE 5 注释

功能 Similar to Inflorescence deficient in abscission (IDA). Involved in floral organ 
abscission

亚细胞定位 Extracellular region or secreted

信号肽 Position1-27

组织特异性 Expressed mainly in flowers. Lower levels in buds and seedlings（芽和幼
苗）.Detected in vascular tissues and in hydathodes（维管组织和水螅）

相互作用 与IDL1、IDL2、IDL4、CEP15 等有蛋白互作

基因序列 有1个可能的亚型映射：Inflorescence deficient in abscission (IDA)-like 5

相似蛋白 ARALYDRAFT_316610、IDL5、Inflorescence deficient in abscission (IDA)-
like 5



（三）Analyzed by BLASTP

利用拟南芥IDL5基因序列进行blastp搜索

得到了51条相关的序列信息

选择拟南芥，
得到3条相关信息，
进行alignment



（三）Analyzed by BLASTP

Alignment结果的分析



（四）Analyzed by MAGE

IDL5在不同物种中的相关信息

物种名 拉丁名 Accession AA长度 Gene ID

拟南芥 Arabidopsis thaliana Q6DUW8.2 111 12972671

亚麻荠 Camelina sativa XP_010471861.1 98 104751588

荠菜 Capsella rubella XP_023644012.1 101 17896165

盐芥 Eutrema salsugineum XP_024012523.1 99 18008838

芜菁 Brassica rapa XP_033132028.1 102 103830585

油菜 Brassica napus XP_013713292.1 102 106416963

琴叶鼠耳芥 Arabidopsis lyrata subsp. lyrata XP_020891483.1 101 9323728



（四）Analyzed by MAGE

IDL5在不同物种的系统发生树

油菜和芜菁的亲缘关系较近，亚麻荠和荠菜的亲缘关系较近

拟南芥

琴叶鼠耳芥

盐芥

芜菁
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(四）Analyzed by MAGE

IDL家族的系统发生树

IDL2和IDL3序列相似性更高一些、 IDL4和IDL5序列相似性更高一些



（一）理化性质预测分析

用Exrasy在线网站（https://web.expasy.org/protparam/）对其进行理化性质分析

氨基酸数量111个；分子量为13059.98；理

论等电点为11.18

带负电残基（Asp+Glu）数量：5个

带正电残基（Arg+Lys）数量：17个

稳定系数：57.33（该蛋白不稳定）



理化性质预测分析

用Exrasy在线网站（https://web.expasy.org/protscale/）对其进行疏水性分析

纵坐标代表亲水性和疏水性系数，横坐标代表氨基酸序列；该小分子

多肽属于亲水蛋白。



（二）结构预测分析

通过TMHMM网站预测蛋白质跨膜结构域

从图中跨膜区域主要集中在前30个位点，

序列后半段在膜内的可能性较高

纵坐标代表可能性，横坐标是蛋白质序列的位点，

Transmembrance表示跨膜结构

Inside表示膜内结构

Outside表示膜外结构



（二）结构预测分析
通过SOPMA对该多肽进行二级结构分析。

蛋白质结构预测结果显示该蛋白Alpha helix 占比28.23%，Beta turn占比0.9%，延伸链为13.51%



（二）结构预测分析
uniprot中的结构预测
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