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演示者
演示文稿备注
一个单倍体的精细胞核与单倍体的卵细胞融合导致了合
子的形成，并最终形成二倍体的胚胎；另一个单倍体的精细胞核与二倍体的中央
细胞核融合产生了三倍体的胚乳。合子发生一次不对称的横向分裂，产生一个较小的顶细胞
和一个较大的基细胞 ，胚胎从合子期进入基-顶细胞。在基-顶细胞期之后，胚胎发生了三轮细胞分裂，进入8-细胞期期。在八分体时期的胚胎中，一轮切线方向的分裂将内部的八个细胞与由八个表
皮原细胞组成的外层隔离开来，胚胎进入16-细胞期
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演示文稿备注
PPR基因家族以其家族成员蛋白的共同的结构特征而得名，即这个基因家族编码的蛋白都具有平均12个（2-26个）串联重复的以35个氨基酸为单位的三角状五肽（或称三十五肽）基序
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演示者
演示文稿备注
，即这个基因家族编码的蛋白都具有平均12个（2-26个）串联重复的以35个氨基酸为单位的三角状五肽（或称三十五肽）基序。通常由两个a螺旋和一个转角组成一个ppr 的基本组成结构。红色是和RNA结合所必须的
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，即这个基因家族编码的蛋白都具有平均12个（2-26个）串联重复的以35个氨基酸为单位的三角状五肽（或称三十五肽）基序。通常由两个a螺旋和一个转角组成一个ppr 的基本组成结构。
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NUWA蛋白在分裂旺盛的组织中表达丰富，结果发现，在生长 10 天的幼苗中，真叶、根尖、侧根原基及子叶和根的维管组织中有较强的 GUS 染色信号


NUWA EHEAFRIHAAFREE

Level of expression (signal intensity on 22k armay)

| Lo | MEDIUM =I12R) | |

Arabidopsis thaliana (105) 7 8 a 10 " 12 13 4 15 # of samples
CEeripheraI endosperm D | ' | ' ' |—_—| 10
chalazal endosperm ————— 12
SuUspensor | 2
oot protoplast > - I 17
testa — 4
shoot apex - 8
, —— 13
— = e
micropylar endosperm — 8
general seed coat —— ]
giant cell HIH = 9
|eaf protoplast —lH ]
axillary shoot B 2
seed —_— T T 1 | 217
cell culture / primary cell x 1T +— 199
shoot apex * —{ 1T 177
pistil ——— - 29
root tip 76
hypocotyl — T} 27

(% H Genevestigator)

NUWAEHERE. A BER, ELREER




NUWA-GUS sl 25 H 22 1A 8 1

‘*’ A
k] »
a



演示者
演示文稿备注
心形胚和三天的幼苗。
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Name Len cTP mTP SP other Loc
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10个ppr卷曲-卷曲结构是一种介导蛋白质相互作用或形成蛋白质骨架的非常通用的结构域，
一般由 2 个或 2 个以上的 α 螺旋组成超螺旋结构
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[ Repeat 129-163 35 PPRI i
[ Repeat 64-194 3 PPR2 i

NUMBER PREDICTED COILED-COIL DOMAINS WITH THRESHOLD 90.0 :
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NUWA S [ 5 -6 1 285 42 T3]

/N

g ?

L - 254y (517~552) PPR motif 1 (129~163)

1

1



SEE TR

NUWAZE B &4 fg38xt EL T B F 52 M)

-&U—CIMC:C)CQD— 107 protein
o

107 protein AmTP
3y

-D-D—\/MDCZCCIDD— 107 protein Alst PPR
o]

Q-D-u—ah_we_#ﬁ-ﬂDCbSDD-— 107 protein Alst~6th PPR
=

- H— OO0

107 protein Al1lth PPR

BB A F S EE P FINUWA B B4 A 4




078

E%ﬁ%?%&ﬂ];@ﬁﬁﬁﬂl’ﬁ ﬁE f i
FNUWAE [ I, &MTWMEC%{Q mz_ﬁ\

XT%/\motlf/\Tﬁﬁﬂ?ﬁ{mJ FAK A 25 AT £
Mesehy, SHEAHEY liE'a)(EI’Jmotlf H4E,
[G] — AN A2 18] R AE S B S ) — e A T
HIFE— MR, f’ﬁ?ﬂ!ﬁﬂﬁj\*ﬁﬁ E<ﬁﬁﬁ77 Lt
AR K| FHSMART. Pfam. ProScanZ:X)PPR4S 1)
sk ) %%ﬁﬁ%ﬁ@,ﬁﬁﬁ%ﬁF,ﬁ
fi1n] G Bl ik HAR SIS 347 5ok .




AR BB B [F] AT

W




	幻灯片编号 1
	幻灯片编号 2
	NUWA蛋白名字的由来
	幻灯片编号 4
	幻灯片编号 5
	幻灯片编号 6
	幻灯片编号 7
	TRANSITIONAL
	研究背景
	研究背景
	研究问题
	YOUR TITLE GOES HERE
	NUWA 基因在不同组织中转录水平
	NUWA 蛋白在不同组织中表达量
	NUWA-GUS 检测蛋白表达模式
	NUWA蛋白亚细胞定位预测
	幻灯片编号 17
	MEME分析NUWA蛋白保守结构域
	保守结构域与NUWA蛋白二级结构的对应关系
	NUWA蛋白二级结构预测
	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
	�NUWA蛋白各结构域对其功能的影响�
	心得
	幻灯片编号 28

