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研究背景及意义 
 

小麦在中国是主要的谷物和粮食作物,约有
2400万公顷,平均产量4.7吨/公顷,总产量约
11亿吨. 

 

 

果聚糖是温带和冷寒带地区碳水化合物的主
要储存形式,主要存在禾本科作物小麦、大
麦、梯牧草中.果聚糖有多种生物学功能. 

 

 



果聚糖代谢的生理作用 
作为储藏性碳水化合物 

调节光合组织中蔗糖库的大
小 

适应低温光合作用 

对缺氧的适应性 

适应低温、增强抗旱性 

有效减少和降低结肠癌,心
血管疾病和骨质疏松症等发
病几率. 

 

 

食用含果聚糖的食物,可以选择性
地促进双歧杆菌的生长,减少与肿
瘤发生有关的物质产生. 
 



6-SFT的催化机制 



 
 

 

蔗糖-果聚糖 -6-果糖基转移酶（Sucrose: fructan 6-
fructosyltransferase, 6-SFT）,是果聚糖合成过程中的
关键调节酶.在进化上起源于液泡转化酶,属糖基水解
酶32家族（glycosyl hydrolase family32,GH32),N末
端为β-螺旋模型,由五个刀片状结构组成,C末端有一
个β-夹心模型. 

 

 

本实验拟研究6-SFT的结构、功能,从而为克隆6-SFT
基因奠定基础. 

 



6-SFT 已公布的信息 



plotorf 对开放阅读框的预测 
F1 阅读框
最有可能是
正的阅读方
式 



-coderet提取CDS序列 

 >fj228688_cds_1 
atggggtcacacggcaagccaccgctaccgtacgcgtacaagccactgccctccggcgccgccgtggacgccgacggtgagcggaccggctggacg
aggtggcgcgtgtgcgccaccgtgctgacggcctcggccatggtggtggtggtggtcggcgccacgctcctggcagggttcagggtggaccaggccgt
cgacgaggaggccgcggccgggttcccgtggagcaacgagatgctgcagtggcagcgcagtggctaccatttccagacggccaagaactacatgagc
gatcccaacggtcttatgtactacaatggatggtaccacatgttcttccagtacaacccggtgggcaccgattgggacgacggcatggagtggggccatgc
cgtgtctcggaaccttgtcacgtggcgcacccttcctattgccatggtggctgaccagtggtacgacatcctgggggtcctttcgggctctatgacggtgcta
cccaatggcacggttatcatgatctacacgggggccaccaacgcctctgccattgaggtgcagtgcatcgccacccccgccgaccccaacgaccccttcc
tccgccgctggaccaagcaccccgccaaccccgtcatttggtcgccgccggggatcggcaccaaggattttcgagacccgatgactgcttggtacgatga
atctgatgacacatggcgcaccctccttgggtccaaggatgaccacgacggtcaccacgatgggatcgccatgatgtacaagaccaaggacttccttaact
acgagctcatcccgggtatcttgcatcgagtccagcgcaccggcgagtgggagtgcattgacttctaccctgtcggccacagaagcaacgacaactcatcg
gagatgttgcacgtgttgaaggcgagcatggacgacgaacggcacgactactactcgctaggcacgtacgactcggcagcaaacacgtggacgccgatc
gacccggagctcgacttggggatcgggctgagatacgactggggtaagttttatgcgtccacctcgttctatgatccggcaaagaagcggcgcgtgttgat
ggggtacgtcggcgaggtcgactccaagcgggctgatgtcgtgaagggatgggcctcgattcggtcagttccaaggacgattgctctggacgagaagac
ccggacgaacctcctcctctggcccgtggaggagattgagaccctccgcctcaacgccaccgaacttagcgacgtcacccttaacaccggctcggtcatc
catatcccgctccgccaaggcactcagctcgacatcgaggcaactttccaccttgatgcttctgccgtcgctgccctcaatgaggccgatgtgggctacaact
gcagcagcagcggcggtgctgttaaccgcggcgcgctaggccccttcggcctcctcgtcctcgctgctggtgaccgccgtggcgagcaaacggcggtgt
atttctacgtgtctagggggctcgacggaggcctccataccagcttctgccaagacgagttgcggtcgtcacgggccaaggatgtgacgaagcgggtgatt
gggagcacggtgccggtgctcgacggcgaggctttctcgatgagggtgcttgtggaccactccatcgtgcagggcttcgcgatgggcgggaggaccac
gatgacgtcgcgggtgtacccgatggaggcctatcaggaggcaaaagtgtacttgttcaacaatgcgaccggtgccagcgtcatggcggaaaggctcgtc
gtgcacgagatggactcagcacacaaccagctctccaatatggacgatcactcgtatgttcaatga 

               1878个碱基 



-coderet提取蛋白序列 

 
    >fj228688_pro-1 

MGSHGKPPLPYAYKPLPSGAAVDADGERTGWTRWRVCATVLTASAMVVVVVGATLLAGFR 
VDQAVDEEAAAGFPWSNEMLQWQRSGYHFQTAKNYMSDPNGLMYYNGWYHMFFQYNPVGT 
DWDDGMEWGHAVSRNLVTWRTLPIAMVADQWYDILGVLSGSMTVLPNGTVIMIYTGATNA 
SAIEVQCIATPADPNDPFLRRWTKHPANPVIWSPPGIGTKDFRDPMTAWYDESDDTWRTL 
LGSKDDHDGHHDGIAMMYKTKDFLNYELIPGILHRVQRTGEWECIDFYPVGHRSNDNSSE 
MLHVLKASMDDERHDYYSLGTYDSAANTWTPIDPELDLGIGLRYDWGKFYASTSFYDPAK 
KRRVLMGYVGEVDSKRADVVKGWASIRSVPRTIALDEKTRTNLLLWPVEEIETLRLNATE 
LSDVTLNTGSVIHIPLRQGTQLDIEATFHLDASAVAALNEADVGYNCSSSGGAVNRGALG 
PFGLLVLAAGDRRGEQTAVYFYVSRGLDGGLHTSFCQDELRSSRAKDVTKRVIGSTVPVL 
DGEAFSMRVLVDHSIVQGFAMGGRTTMTSRVYPMEAYQEAKVYLFNNATGASVMAERLVV 
HEMDSAHNQLSNMDDHSYVQ 

           620个AA,与Uniprot中公布的一致 



1、亲疏水性分析 

2、跨膜区预测 

3、信号肽预测 

4、亚细胞定位 

5、二级结构分析 
 

            蛋白序列分析 



通过（http://web.expasy.org/protscale/）中的Kyte对
该蛋白质进行亲疏水性分析,其结果如下: 
 

1、亲疏水性分析 

http://web.expasy.org/protscale/


等电点分析 

等电点PI=5.23 
带正电的氨基酸：
（Asp+Glu)=76 
带负电的氨基酸：
（Arg+Lys)=53 
平均疏水指数：
（GRAVY）=-0.288 
 



2、跨膜区预测 

采用两种不同的方法分别预测跨膜螺旋 
 
  TMHMM  Server v. 2.0预测到一个跨膜螺旋 1 



用weblab中工具tmap进行分析 2 



3、信号肽预测 
 使用SignalP 4.1（http://www.cbs.dtu.dk/services/SignalP/）

对该蛋白序列进行信号肽预测,结果如下图:没有预测到信号肽 



4、亚细胞定位 

  使用TargetP 1.1 Server对该蛋白进行亚细胞定位如下 

  （http://www.cbs.dtu.dk/services/TargetP/） 

    

   定位在线粒体上 

  说明: cTP代表叶绿体 
                  mTP代表线粒体 

            SP代表分泌途径 

 Name                  Len     cTP    mTP     SP  other  Loc  RC 
---------------------------------------------------------------------- 
Sequence              620   0.033  0.185  0.089  0.873   _     2 
---------------------------------------------------------------------- 
cutoff                      0.000  0.000  0.000  0.000 

与GH32家族的蛋白绝大多数定位在液泡上不一致 



4、二级结构预测 

 用ExPASy中的SOPMA对该蛋白二级结构如下: 

  （http://npsa-pbil.ibcp.fr/cgi-bin/secpred_sopma.pl） 

  
   

二级结构类别 AA数目 AA所占比例 

Alpha helix (Hh)蓝色 101   16.29% 

Extended strand (Ee) 红色 144 23.23% 

Beta turn 绿色 44   7.10% 

Random coil (Cc)紫色 331 53.39% 

  



GOR4 软件预测二级结构如下: 
    

 
 
 
 
 

Sequence length :   620AA 
    Alpha helix     (Hh) :   140 is  22.58% 
    Extended strand (Ee) :   176 is  28.39% 
    Random coil     (Cc) :   304 is  49.03% 

 



使用Blast在Uniprot库中搜索其同源基因,使用ClustalW做多
序列比对(登录号B6ECPO) 



构建系统发育树 

 INVA_PHAAU  绿豆 

 INVA_PHAVU  菜豆 

 INVA_VICFA  蚕豆    

 INVB_DAUCA  胡萝卜 

 INV1_MAIZE  玉米 

 GFT_ASPOF  石刁柏 

 GFT_ALLCE   玉葱 

 6SFT_WHEAT   小麦 

 SST_FESAR  高羊茅 
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100 

100 

100 

99 

99 

0.00 0.05 0.10 0.15 0.20 0.25 0.30 



SST-FESAR（高羊茅）  Q9FSV7   

功能已知: 

参与果聚糖合成,催化蔗糖转化成果糖和霉菌赤藓
糖 

有水解酶活性 

推测:6-SFT可能也具有这些功能 

http://www.uniprot.org/uniprot/Q9FSV7


SMART 预测蛋白结构域 





Pfam预测蛋白活性位点 
 http://pfam.janelia.org/ 

第98位的天冬氨酸为活性位点 

天冬氨酸 

http://pfam.janelia.org/
http://pfam.janelia.org/






SWISS MODEL预测三级结构 

以3ugfB为模板,对小麦的6-SFT进行同源模建 



Swiss-pdbViewer 

3ugfB-pachysandra 6-SFT-WHEAT 

选取两个分子中α碳进行结构叠合均方根误差
（RMSD）为1.79埃 
 



         3ugfB-pachysandra                                          6-SFT-WHEAT 

 
 



结论 

6-SFT特点： 
1.该蛋白是一种亲水性蛋白质、只有一个跨膜螺旋、
亚细胞定位在线粒体中； 

2.二级结构主要以无规则结构为主； 
3.结构域为糖基水解酶家族32； 
4.第98位的天冬氨酸为活性位点； 
6-SFT功能： 
1.参与果聚糖合成,催化蔗糖转化成果糖和霉菌赤藓
糖； 

2.有水解酶活性； 
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