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选题意义 
  1. 钾是植物生长发育所必需的矿质营养元素之一,是作
作产量与品质形成的限制因素。植物中钾的吸收与转
运依赖膜蛋白, 主要包括钾离子通道和高亲和性的钾转
运体。 

  2. 烟草是一种耗钾量很大的作物，烟叶含钾量又是衡
量烟叶品质的重要指标之一。K+通道是允许K+特异通
透质膜的离子通道，是烟草K+吸收的重要途径之一。 

 3.为获得烟草K+通道基因, 为通过基因工程手段利用K+

通道基因, 进而提高烟叶品质、增强烟草抗逆性及开展
烟草钾高效育种提供理论与技术支撑。 



研究背景 

1.2007 年Sano 等利用同源克隆法首次克隆出烟草K+通道基
因NKT1、NTORK1、NKT2 和NtKC1，其中NKT1 的主要功
能是吸收K+ 。近几年，随着分子生物学技术的日益成熟和
K+通道研究的不断深入，K+通道基因的研究以及烟草K+吸收
机制的研究成为热点。但是对于烟草K+  通道蛋白的分析研
究较少。 
2.本文拟通过相关文献的搜索对烟草K+通道基因NKT4的比
对，从而进行烟草K+通道蛋白NKT4预测分析。 



通过比对拟南芥、胡萝卜、番茄和马铃薯的K+ 通道
氨基酸序列得到了保守序列, 设计简并引物, 利用RT-
PCR获得大小为490bp的普通烟草K+ 通道基因中间
片段。设计特异性引物, 应用RACE方法得到5‘末
端和3’末端cDNA序列。通过拼接并结合全长克隆及
测序验证, 获得一个未报道的普通烟草K+ 通道基因, 
并将其命名为NKT4 ( GenBank登录号为FJ233071)
。 

在Uniport 中无相关信息。 

NKT4的获得与基本信息 
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系统进化分析-MEGA5.0 
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K+通道蛋白的特征序列 



蛋白质理化性质分析(PROTPARAM) 
亲疏水性分析(PROTSCALE) 



蛋白质二级结构预测(PSIPRED) 



蛋白质跨膜区分析
(TMAP&TMPRED) 



蛋白质跨膜区分析(TMHMM&SOSUI) 



蛋白质跨膜区分析并绘制螺旋图(PEPWHEEL) 

1 2 3 

程序 预测的螺旋 　
1 2 3 4 5 6 7

Tmap 68-89 99-127 137-163 197-225 283-311 564-592
Tmpred 71-91 104-122 140-158 206-225 249-269 283-305
TMHMM 72-89 104-122 206-228 248-270 283-305
SOSUI 72-94 102-124 　 203-225 　 　 　



亚细胞定位分析 (TARGETP 1.1SERVER) 
信号肽预测(SIGNALP 4.1SERVER) 



结果域预测(SMART&NCBI) 



同源建模(SWISS-MODEL) 
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预测模体与同源模体（2H8P）的FIT比较 

P1(69-307) 

2H8P 

同源模体2H8P中的C链60-78位及D链的79-111位共52个氨基酸与
P1(69-307)预测模体中250-301为氨基酸匹配。 



2H8P 

P2(308-503) 

同源模体A链205-219及B链中1-16为共31个氨基酸氨基酸与P2(308-
503)预测模体中的A链406-437位匹配。 



2H8P 
P3(497-853) 

同源模体A链109-143共35个氨基酸氨基酸与P3(497-853)预测模体中
的A链795-829位匹配。 
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