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1 Background 

1.1 Diamond back moth 

小菜蛾 Plutella xylostella(L.)属鳞翅目Lepidoptera,  

   菜蛾科Plutellidae。 

分布：一种世界性分布的重要害虫。 

寄主：主要危害十字花科植物。 

危害：严重发生时能减产90%以上，甚至绝收。 

 



1.1.1 小菜蛾的生活史 

 

生活史 



1.1.2 小菜蛾的危害 

甘蓝受害状 

    幼虫钻入叶组织为害叶片，初孵幼虫可钻入叶片组织，取

食叶肉，稍大即取食叶表皮及叶肉，残留一层表皮，形成透

明斑，即“开天窗”。3~4龄幼虫食叶成空洞及缺刻，严重

时菜叶被吃成网状。 

花椰菜受害状 



1.1.3小菜蛾抗药性 

• 通过NCBI、www.caas.net.cn，利用PubMed、

Bookshelf等工具查询，了解小菜蛾抗药性及研究现状。 

• 小菜蛾为各种十字花科蔬菜的重要害虫，对多种有机氯、

有机磷、氨基甲酸酯、拟除虫菊酯、苯甲酰脲类昆虫生

长调节剂、农用抗生素等均产生了不同程度的抗药性。 





1.2 ABC transporter 

• ATP-binding cassette transporter 

    ABC转运蛋白超家族是一组跨膜蛋白,具有ATP结合区域

的单向底物转运泵,以主动转运方式完成多种分子的跨

膜转运。 

• 在NCBI、www.caas.net.cn，利用PubMed、Bookshelf

等工具查询ABC transporter、P-glycoprotein的相关研

究现状。 

 

 





 

   The ATP - binding cassette (ABC  ) proteins represent 

a highly diversified superfamily in all living kingdoms, 

with 49 human proteins,14 of which are associated with 

various diseases. 

  ABC转运蛋白的一个亚家族与多药抗性(multidrug 

resistance,MDR)有关,而多药抗性是临床肿瘤化疗中需

要解决的主要问题,也是农业害虫抗药性研究中的重要

内容。 



1.3 P—glycoprotein 

 

• 1976年Juliano和Ling在具有多药耐药性表型的中国仓鼠卵

巢(CHO)细胞中发现一种与耐药程度呈正相关的高分子糖

蛋白，命名为P一糖蛋白(由MDRl或ABCBl基因编码)，它

是第一个被发现的人ABC转运蛋白。 

 



• P-glycoprotein is all ATP-driven efflux pump, which 

transports a wide variety of structurally compounds 

from cell interior to extracellular space.Over-expression 

of  P-glycoprotein is closely associated with the 

formation of multidrug resistance(MDR). 

• P-糖蛋白是一类能量依赖性的转运蛋白，能将许多结构

不同的化合物逆向转运出细胞。P-糖蛋白的过表达与细

胞的多药耐药性(Multidrug Resistance，MDR)密切相关。 



 

• 大量研究表明，生理状态下，P-糖蛋白主要参与内、外

源药物和毒素的吸收、分布和排泄，对机体组织和器官

行使防御保护的作用。 

• 如今， Pgp除了在人类的肿瘤癌症研究中占据重要地位，

在其他物种的抗性研究中也日益引起关注， Pgp广泛存

在于许多物种中。 

• 在UniProt、NCBI中搜索Pgp的蛋白序列，选择几个不

同物种的序列，利用MEGA软件进行序列比对，构建进

化树。 



Figure1. Evolutionary relationships of taxa  

The evolutionary history was inferred using the Neighbor-Joining method . The bootstrap 

consensus tree inferred from 1000 replicates  is taken to represent the evolutionary history of the 

taxa analyzed [2]. Branches corresponding to partitions reproduced in less than 50% bootstrap 

replicates are collapsed. The percentage of replicate trees in which the associated taxa clustered 

together in the bootstrap test (1000 replicates) are shown next to the branches . The tree is drawn 

to scale, with branch lengths in the same units as those of the evolutionary distances used to infer 

the phylogenetic tree.  
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2 Analysis 

2.1 Gene analysis 

• 选用模式生物——黑腹果蝇的Pgp gene进行分析。 

• 基因结构分析主要采用dottup、shoftberry、

Genscan 

• mRNA analysis（plotorf、showorf） 



利用dottup软件分析 

从上图可以看出，DROMDR65序列中没有很多重复序列的
区域，只有一小部分 



softberry分析结果 



Genescan分析结果 



DROMDR65基因结构 

DROMDR65 

  EMBL –EBI  、 GSDS基因结构显示系统 



mRNA  analysis 

    1）plotorf 

 2）showorf 

 



将DROMDR65序列用plotorf软件进行分析，可以看出只有F3才能够形成一个完整

的阅读框，其他阅读方式都不断的被终止；因此该基因的阅读方式是上图中的F3。 



用showorf软件分析DROMDR65  



2.2  Protein analysis 

• 跨膜区预测（ TMHMM 、tmap） 

• 氨基酸序列的分析（dotmatcher） 

• 蛋白质结构的观察 

（PDBSUM、 Swiss–Pdbviewer ） 

 

 

 



跨膜区预测 

• Uniprot中搜索果蝇的P-glycoprotein序列，得到序

列号为Q00748，长度为1302AA。 

• 用TMHMM、 tmap、DNAMAN预测跨膜区 

 

 

 



用TMHMM预测跨膜区结果 



用tmap预测跨膜区结果 



DNAMAN预测结果 





11个跨膜区序列 

• 1    GEIGWLFFGFIMCCIKALTLPAVVIIYSE 

2    YGILLTIASVVMFISGIFSVDVFNMVALR 

3    ISEKVGHFVYLVVGFIITVAISFSYGWKL 

4    TLAVSSYIPLVILLNYYVAKFQ 

5    LKSMLYLSCAGAFWYGVNLII 

6    NKEYTPAILMIAFFGIIVGADNIART 

7    CYLILGTISAVAVGFLYPAFAVIFGEFYA 

8    RTAVLSWACLGLAFLTGLVCFLQTYLFNY 

9    YYNWKLALLCLANCPIIVGSVILEAKMMS 

10  RGVLNSTMQASAFFAYAVALCYGGVLVSE 

11  YGSMMLAQSLAFTPAFSAALIAGHRLFQI  



用pepwheel工具做螺旋轮 



 结论 

 用三种软件预测P-glycoprotein的跨膜区，结果一

致，为11个跨膜部位。 



SMART分析蛋白质 



Dotmatcher分析结果 



PDBSUM 

pdb号：2ff7 



Swiss-Pdbviewer 



SWISS-MODEL 

 



3 The first stage of experiment 

• 由于小菜蛾的Pgp基因序列未知，所以采用同源

克隆此基因。 

• 在UniProt、NCBI中获得已知昆虫的Pgp氨基酸和

核酸序列，通过ClustalX、MEGA、DNAMAN 多

个软件进行比对，获得保守区，进而设计简并引

物，用于扩增cDNA. 









  • More work in the lab is needed. 

• Experiment is on the way. 
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