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葫芦科中促使两性花向单性花转化的

WIP转录因子基因家族的分析
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01. 课题背景蓖麻（Ricinus communis L.）是大戟科蓖麻属植物

课题内容：课题组研究团队正在进行野生蓖麻（Ricinus 
communis L.）和栽培蓖麻品种的杂交育种项目。

创新点：通过野外观察，试验田中偶有发生非分枝表型，以此为
契机，作为未来育种目标的重点领域。

已完成工作：通过分子标记辅助选择，已经成功地鉴定了多个与
表型相关的遗传位点，这些遗传位点控制着关键的农艺性状，包
括开花季节、花序发育和种子大小。



课题目的：种植一种不分枝的植物，以方便机械收获，

例如不分枝的向日葵

多年生

一年生

获得一年生蓖麻油植物将有利于其种植和谷物的机械收获

阻碍形成层活性 = 阻碍蓖麻分枝 = 阻碍分生组织通路基因
表达
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已知分生组织的通路基因表达与控制雌雄蕊转化的基因有关，

WIP1

现可能发现有关蓖麻中控制雌雄蕊转化的基因，基于此在进行
基因功能验证之前做相关基因分析

雌蕊生长 分生组织（葫芦科植物）
雌花

雄花



WIP1基因家族



Blast比对

通过限定双子叶植物比对，前12个序列均属于葫芦科植物，并且属于均具有锌指蛋白结构域，属于C2H2
基因家族



12个葫芦科植物发育树分析



ProtParam
分子量
等电点

丝氨酸：
可能与蛋白质亲水性
和磷酸化有关

天冬酰胺：
可能参与蛋白质
的稳定性与折叠

组氨酸：
可能在酸碱平衡
中发挥作用

负电荷
正电荷

原子组成



02. 生信工具



NCBI Needle

UniProt Dotpath

ProtParam STRING

SMART Expasy

Interpro MEGA7

TAIR

EMBOSS

TBtools

plantTFDB



03. 分析



结构域预测 SMART  Interpro

190---212

237---269

274---294

锌指蛋白结构域



C2H2锌指蛋白基因家族

C2H2 家族简介:
C2H2 型锌指蛋白是最明确的锌指转录因子，

在人类、动物和植物中广泛存在。

已知的植物 C2H2 锌指蛋白主要参与植物的生

长发育和对环境胁迫的响应。

迄今为止，已在包括天竺葵、拟南芥、小麦和

水稻在内的植物中报道了 50 多种 C2H2 锌指

蛋白，其中大多数在锌指结构域中具有植物特

有的 QALGGH 基序。



NCBI    Blast Protein序列比对

通过输入葫芦科植物甜瓜的蛋白序列进行Blast序列比对，限定拟南芥物种，发现在拟南芥C2H2锌
指蛋白家族存在相似性高的序列



拟南芥数据库TAIR

使用TAIR数据库查找WIP，得到有关

拟南芥中17个WIP转录因子具有

C2H2锌指结构域，其中有的转录因

子具有两个或多个剪接体，下载序列

后得到19个结果

AT3G57670即为比对出来
的相似序列



UniProt       

通过模型对某蛋白质结构进行预测的可视化结果，提供了蛋白质不同区域的三维结构及其预测置信度

拟南芥WIP2/NTT/AT3G57670.1蛋白结构 甜瓜WIP1蛋白结构



花序分生组织：表达量较高（橙色）

花器官：在不同花器官（如花萼、花瓣、雄蕊、雌
蕊）中表达量不同，尤其在雄蕊和雌蕊中表达量较
高

花粉：在成熟花粉中表达量较高（橙色）

TAIR  拟南芥WIP2/NTT表达模式图

这种表达模式提示 NTT/WIP2 可能在植物
生殖发育和种子成熟过程中发挥重要作用

以下简称该序列为WIP2



基因本体（Gene Ontology, GO）祖先图

GO

用于描述基因产物功能和相关生物学信息的标准化
术语。GO计划旨在为生物学家提供一个统一的框架，
用于描述基因产物在以下三个主要方面的功能
分子功能；生物功能；细胞组分



NTT/WIP2/AT3G57670.1

组织特异性表达：NTT基因在拟南芥的多个组织中表达，但在花序分生组织、花器官（尤其是雄蕊和雌蕊）、

果实和种子发育阶段表达量较高

生殖发育：在花器官的发育过程中，NTT基因在雄蕊和雌蕊中的高表达表明其在生殖发育中的重要作用



plantTFDB

这张蛋白质特征图展示了一个蛋白质序列中不同
特征或结构域的位置和类型

表格提供了一组标准化的术语，用于描述植物的
不同解剖结构和发育阶段。



植物调控图：基因注释、转录因子结合位点和染色质开放性数据

保守转录因子
的结合位点

基于该数据库
转录因子的结
合位点

数字基因组足迹
(DNase-seq)：

显示来自 PlantTFDB 
的 DNase-seq 峰值，
指示开放染色质区域

不同组织和发育阶
段：
显示不同组织和发
育阶段（的转录因
子结合位点和染色
质开放性数据。



EBI    Needle  

52.8%的同一性
61.7%的相似性
22.7%差距比例

得分1104.0，结果可靠



Dotpath

相似性：两个序列在大部分区域具有相似

性，但斜线的不均匀性表明在某些区域相

似性可能较低

插入或缺失：这些区域存在插入或缺失。

整体相似性：从图中可以看出，这两个序

列在大部分区域具有较高的相似性。



甜瓜WIP1

疏水性

亲水性

拟南芥WIP2

高疏水性区域可能形成跨膜结构或与其他疏水性分子相互作用，该蛋白质可能定位于细胞膜

亲水性区域可能参与与其他蛋白质、核酸或其他极性分子的相互作用

Expasy



MEGA7 19个拟南芥C2H2锌指家族WIP转录因子和12个葫芦科植物相似序列比对

ACX85637.1 和 AT3G57670.1 之间的分支长度较长，说明序列差异较大，进化关系相对较远，可能在进化过程中从
一个共同祖先分化而来，各自适应了不同的生物体和功能需求

作为 WIP 家族的成员，可能在功能上具有一定的相似性，但具体功能和作用机制可能因物种不同而有所差异

ACX85637.1/WIP1

来自甜瓜的蛋白质

AT3G57670.1/WIP2

来自拟南芥的蛋白质，

标注为 WIP2 NTT



TBtools                

对甜瓜的WIP1转录因子比对拟南芥
19个序列，依然获得相似性较高的
序列WIP2



MEME              



MEME              



内含子与外显子结构

从拟南芥基因转录因子数据库 TAIR得到 17个基因19种剪接体的全长基因和编码区核苷酸序列，
拟南芥WIP转录因子家族 17个成员基因结构存在差异较小，含有2-4个内含子



潜在互作蛋白

在雌配子发生中的
核分裂周期中发挥
作用。

减数分裂和有丝分
裂中在纺锤体发挥
作用

蛋白质定位到核膜

减数分裂与核膜中端附着

减数分裂核分裂

同源染色体分离

在所分析的数据集中，与核膜、减数分裂、细胞周期和
蛋白质定位相关的生物学过程显著富集



04. 规划



后续生信分析：将以上分析运用于蓖麻中控制两性花到单性花的相关基因上

表观遗传与调控机制探索
甲基化数据挖掘：从公共表观数据库获取雌雄花不同发育阶段的甲基化测序数据（如WGBS），分析WIP1基因
启动子或编码区的甲基化差异

染色质可及性预测
ATAC-seq或DNase-seq数据分析：评估WIP1所在区域的染色质开放状态，推测其转录活性与性别发育阶段的关
联

实验验证的生物信息学衔接
CRISPR靶点设计：
使用CRISPR-P或CHOPCHOP设计针对蓖麻相关基因的sgRNA，确保靶向保守功能域（如锌指结构），避免脱靶

转录组数据分析：
差异表达基因筛选：对蓖麻基因敲除/过表达植株的RNA-seq数据进行差异分析（DESeq2/edgeR），筛选下游靶
基因（如雌蕊抑制基因AGAMOUS-like、雄蕊促进基因AP3/PI同源基因）。

ChIP-seq数据分析：
结合位点鉴定：若蓖麻相关基因为转录因子，通过ChIP-seq预测其直接调控的靶基因启动子区域，结合Motif分
析验证结合基序。



后续研究方向：

功能验证实验：构建蓖麻相关基因的转基因/基因编辑植株，观察雌雄蕊表型变化，结合qRT-PCR验证候选靶基
因表达。

激素互作研究：分析蓖麻相关基因与乙烯/赤霉素信号通路的交叉调控（如通过外源激素处理后的表达变化）。

跨物种比较：在单性花与两性花中比较蓖麻相关功能差异，揭示其在性别分化中的保守性与特异性。



THANK YOU
2 0 3 0


	幻灯片编号 1
	幻灯片编号 2
	幻灯片编号 3
	幻灯片编号 4
	幻灯片编号 5
	幻灯片编号 6
	幻灯片编号 7
	幻灯片编号 8
	幻灯片编号 9
	幻灯片编号 10
	幻灯片编号 11
	幻灯片编号 12
	幻灯片编号 13
	幻灯片编号 14
	幻灯片编号 15
	幻灯片编号 16
	幻灯片编号 17
	幻灯片编号 18
	幻灯片编号 19
	幻灯片编号 20
	幻灯片编号 21
	幻灯片编号 22
	幻灯片编号 23
	幻灯片编号 24
	幻灯片编号 25
	幻灯片编号 26
	幻灯片编号 27
	幻灯片编号 28
	幻灯片编号 29
	幻灯片编号 30
	幻灯片编号 31
	幻灯片编号 32
	幻灯片编号 33
	幻灯片编号 34
	幻灯片编号 35

