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基因功能分析

蛋白结构分析

系统进化树比较



01 .  在此输入小标题

黑麦草是禾本科黑麦草属的多年生植物，其具有
营养高、生长快、分蘖多、能耐牧的特性，是世界各
地普遍引种栽培的优良牧草。

黑麦草的生长周期快，而且草茎纤细柔嫩，具有较好
的耐践踏性，也是高尔夫球场的常用草。

黑麦草



抗冻蛋白最初是从南极与北极地区的海洋鱼类血清中发现的，它能阻止体液内冰核

的形成与生长，维持体液的非冰冻状态，以适应低温的生活条件。现在相继在昆虫、

植物(如冬黑麦、胡萝卜、小麦等)体内也发现有类似功能的抗冻蛋白。

从北极鱼抗冻蛋白(Antifreeze proteins, AFPs)基因(AFP)被克隆以来,国内外学者曾

尝试用转鱼类AFP基因的方法来提高作物抗冻性。由于鱼类和植物在分类学上的关

系相差太远,外源基因的正确表达有一定困难,研究结果不甚理想。在此情况下,只得

寄希望于植物AFP基因的发现。

背景——抗冻蛋白的发现



背景——抗冻蛋白的发现

抗冻蛋白是趋同
进化的完美例子，
他们发挥相似的
功能。这些表面
平坦的蛋白质，
富含苏氨酸（浅
蓝色），可与冰
晶表面结合。

https://pdb1 01 .rcsb.org/motm/1 20



植物抗冻蛋白是从许多抗冻植物中分离的、参与植物抵御冻害反应

的一类新型蛋白。这类抗冻蛋白具有多个亲水性缚冰域,能直接作用于冰

晶,阻止冰晶在细胞间隙形成和再结晶。

国内外对植物抗冻蛋白的研究开展得比较晚，但进展却很迅速，相关方

面在已研究或正研究的植物中，以冬黑麦抗冻蛋白研究得最为详细。

1992年首次在低温锻炼的冬黑麦(Secale cereale)中发现内源性抗冻蛋

白。

研究目的



抗冻蛋白基因信息

物种 蛋白质中文名
（英文名）

序列条目名 基因名 长度

黑麦草
Lolium perenne 

(Perennial 
ryegrass)

冰重结晶抑制蛋白
Ice recrystallization 

inhibition protein-like 
protein

B5T007_LOLPR IRI3 254

胡萝卜
Daucus carota 
(Wild carrot)

抗冻蛋白
AFP protein

O82438_DAUCA AFP 332

小麦
Triticum aestivum 

(Wheat)

冰重结晶抑制蛋白2
Ice recrystallization 
inhibition protein 2

Q56B89_WHEAT N/A 409

冰重结晶抑制蛋白1
Ice recrystallization 
inhibition protein 1

Q56B90_WHEAT N/A 280



系统进化树比较

抗冻蛋白系统进化树

Timetree物种的时间分化
http://www.timetree.org/



基因分析

https://meme-suite.org/meme/



基因分析

https://beta.uniprot.org/align

富含亮氨酸重复序列(LRR)是短序列基
序，存在于许多具有不同功能和细胞位
置的蛋白质中。富含亮氨酸的重复序列
通常侧接富含半胱氨酸的结构域。该结
构域通常位于富含亮氨酸的串联重复序
列的 N 末端。与某些蛋白质互作相关。

https://www.ebi.ac.uk/interpro/



基因分析
将黑麦草抗冻蛋白序列在ref-protein数据库中进行Blast比对，结果如下:

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi



基因分析

该蛋白富含天冬酰胺（12.2％）、缬氨酸（9.8

％）、丝氨酸（12.2％）、苏氨酸（7.1%），
而很少带芳香基团的氨基酸，表明黑麦草抗冻
蛋白的亲水性较强。预测有两个冰晶结合面a面
和b面，每面的模体“XXNXVXG”与亲疏水性有
关，都以缬氨酸（V）为冰晶结合中心。

（Adam J. Middleton，201 2）

https://web.expasy.org/protparam/

https://web.expasy.org/docs/relnotes/relst
at.html



蛋白结构分析—— 二级结构分析

亲疏水性预测分析：
氨基酸表现为亲水性时
数值为负值，表现为疏
水性时数值为正，数值
绝对值越高表明亲疏水
性越强。

https://web.expasy.org/protparam/



蛋白结构分析—— 三级结构分析

碳原子
氮原子
氧原子

（Adam J. Middleton，201 2）

LpIBP主要通过外部和内部
Asn/His阶梯内的广泛氢键网
络以及一个小的疏水核心来
稳定。

白色的是碳，蓝色的是氮，红色的是氧。浅蓝色的
球体显示了LpIBP结构的IBS（ice binding 
surface）上有序水分子的位置。灰色和棕色的棍
子显示了在IBS上发现的乙醇分子的位置。
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