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摘要：【目的】克隆桃（Prunus persica）多聚半乳糖醛酸酶抑制蛋白（polygalacturonase-inhibiting 

protein，PGIP）基因，并进行原核表达研究。【方法】根据李属植物 pgip 保守区域设计 1对特异引物，以桃叶片

总 RNA 为模板，通过 RT-PCR 获得了约 1 kb 的 cDNA 片段，T/A 克隆后进行序列测定，并对该序列进行分析。随后

将该蛋白成熟肽 cDNA 片段克隆到原核表达载体 pET-32a(+)中，构建融合表达质粒，转化到 Escherichia coli 

Rosetta-gami（DE3）pLysS 中进行表达。【结果】测序结果显示，桃多聚半乳糖醛酸酶抑制蛋白 cDNA 编码区长 993 

bp，编码 330 个氨基酸残基，命名为 Pppgip。PpPGIP 分子量为 36.4 kD，等电点为 7.42，信号肽为 N 端 24 个氨

基酸残基，具有 7个潜在的 N-糖基化位点。Pppgip 与李属其它 pgip 核苷酸和氨基酸序列的同源性分别为 93.2%～

94.6%和 89.7%～92.7%。同源树分析表明，该基因明显区别于其它 pgip，与马哈利樱桃 pgip 的关系较近，与寿星

桃、桃栽培品种‘久保’等 pgip 的关系都较远。该基因所编码的蛋白质的三维结构含 11 个α-螺旋和 21 个β-

折叠，中心 LRR 结构域由 10 个串联的 LRRs 基序组成。原核表达产物经 SDS-PAGE 分析表明，重组蛋白主要以包涵

体形式出现。【结论】克隆了桃 PGIP 基因，并可在大肠杆菌中表达。 

关键词：桃；多聚半乳糖醛酸酶抑制蛋白；基因克隆；序列分析；基因表达 
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Abstract:【Objective】Disease resistance mechanism was studied by methods of cloning and expression of the pgip gene of 
Prunus persica. 【Method】A cDNA fragment about 1 kb was amplified from the total RNA of peach leaves by reverse transcription 
PCR (RT-PCR) with a pair of specific primers based on the conserved sequences of the pgip genes of genus Prunus. The fused 
expression plasmid was constructed by inserting the cDNA fragment encoding the mature peptide of PGIP into the prokaryotic 
expression vector pET-32a(+), and then transformed into Escherichia coli Rosetta-gami (DE3) pLysS.【Result】Sequence analysis 
showed that the fragment contains a full coding region of 993 bp encoding 330 amino acid residues with a molecular mass of 36.4 kD. 
This deduced protein has a pI of 7.42, a hydrophobic region of 24 amino acid residues in the N-terminal which was considered to be 
a signal peptide, and seven potential N-glycosylation sites. The cloned cDNA exhibits a homology of the nucleotide and amino acid 
sequences of 93.2%-94.6% and 89.7%-92.7%, respectively, aligned with other pgip genes from the genus Prunus. However, the 
homology tree shows that it is obviously distinguished from other genes. And the phylogenetic tree shows that it is indeed far from 
its near species, and belongs to different branches with P. mahaleb. The three-dimensional model of the protein contains 11 α-helices 
and 21 β-sheets, and the center LRR structural domain is composed of ten tandem LRR motifs. The SDS-PAGE displays that the 
recombinant proteins mainly appeared as inclusion bodies.【Conclusion】A pgip gene of peach was cloned and expressed in E.coli. 
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0  引言 

【研究意义】植物的细胞壁是植物病原真菌在侵

染过程中所遇到的第一道防线，植物病原真菌可分泌

一系列的酶来降解植物细胞壁。内切多聚半乳糖醛酸

酶（Endo-polygalacturonases（EC 3.2.1.15），Endo-PGs）
是植物病原真菌首先分泌的最重要的一种酶[1~4]。然

而，植物产生的多聚半乳糖醛酸酶抑制蛋白

（polygalacturonase-inhibiting proteins，PGIPs）能够与

病原菌的 PGs 形成一种高亲和复合物，从而抑制病原

菌 PGs 的活性，并使具有生物活性的寡聚半乳糖醛酸

苷（oligogalacturonides，OGs）的稳定期相对延长，

从而引发多种防卫反应，增强植物抗性[5,6]。PGIPs 被
认为是植物先天免疫系统的成分[7]，在植物抗病育种

中，pgip 已成为关注的焦点之一[1]，PGIP-PG 相互作

用已成为在分子水平上研究植物富含亮氨酸的重复单

位（leucine-rich repeat，LRR）介导的特异识别的一种

模式系统[7,8]。因此，PGIP 基因在植物抗病基因工程

以及蛋白相互作用研究方面具有广阔的应用前景。【前

人研究进展】PGIPs 最早在菜豆（Phaseolus vulgaris）
下胚轴、番茄茎和桐叶槭悬浮培养细胞的蛋白提取物

中发现，它能完全抑制由某些植物病原真菌分泌的

PGs 的活性[4]。Toubart 等[9]首次从菜豆中克隆了 2 个

PGIPs 编码基因，随后在多种双子叶和单子叶植物中

克隆到 pgip[8]。转 pgip 的植物表现出对某些病原菌的

抗性有所增强，表明 PGIPs 可作为一种提高作物抗性

的有用工具[1,2,10~14]。PGIPs 通常是由 pgip 基因家族编

码，不同 PGIPs 对不同 PGs 的抑制能力存在一定的差

异[8]。Di Matteo 等[15]已解析了菜豆 PGIP 的晶体结构，

研究表明PGIPs主要通过LRR基序上暴露于表面的可

溶性氨基酸残基来发挥其抑制 PGs 的作用[16~18]。至今

的研究表明，具有功能的 PGIPs 多数只在植物中成功

表达。虽然菜豆 PvPGIP2 和大豆（Glycine max）
GmPGIP1 在大肠杆菌中得到了高水平表达，但是重 
组蛋白在纯化和复性后仍以无活性的包涵体形式存 
在[8]。【本研究切入点】桃原产于中国，目前的分布

几乎遍及全世界。中国不仅具有悠久的桃栽培历史，

而且具有丰富的桃种质资源[19,20]。桃已成为研究蔷薇

科植物基因组的一种模式植物[21]。桃具有很多真菌性

病害，据统计，桃 90%的病害是真菌病害[22]。实生桃

树一般作为砧木使用[23]，除实生选种外，很少对其遗

传背景进行研究。桃可能具有多个 pgip[24]，目前仅从

寿星桃[25]和普通桃的栽培品种‘久保’中克隆了 2 个

pgip，但未见有关桃 pgip 的功能及其异源表达的研究

报道。【拟解决的关键问题】本文根据李属 pgip 序列

设计 1 对引物采用 RT-PCR 从实生桃（Prunus persica）
中克隆到含完整编码区的桃 PGIP 基因 cDNA，分析其

序列特征，并构建该基因的原核表达质粒，在大肠杆

菌中进行表达，旨在为研究桃 PGIP 的抑菌活性及确

定其与 PGs 的相互作用，为桃 pgip 的开发利用奠定基

础。 

1  材料与方法 

1.1  植物材料、菌株及载体 

实生桃树（P. persica）健康叶片采自四川大学桃

林村。T/A 克隆载体 pMD 18-T 购自宝生物工程（大

连）有限公司，表达载体 pET-32a（+）、Escherichia 
coli JM109 和 E. coli Rosetta-gami（DE3）pLysS 均由

四川省分子生物学及生物技术重点实验室保存。 
1.2  RNA 的提取以及 pgip 的克隆 

桃叶片总 RNA 的提取方法见参考文献[26]。第 1
链 cDNA 的合成采用 M-MLV 逆转录酶 Rever Tra 
Ace，以 CDS Primer（5'-AAGCAGTGGTAACAACGC 
AGAGTACT28VN-3'）为起始引物。42℃反应 90 min，
然后 99℃处理 5 min，－20℃保存备用。根据 GenBank
中公布的李属植物的 pgip 保守区域，设计 1 对特异引

物（Pr_1F：5'-TCCGTGGATCCGCAATCACATTTCTT 
AT-3'，Pr_1R：5'- TAAAGTCGACGTGGGAATTATTT 
GCAGC-3'，下划线处为 SalⅠ酶切位点），引物由上

海英骏生物技术有限公司合成。以第 1 链 cDNA 为模

板进行 PCR 扩增，反应程序为：94℃预变性 3 min；
94℃变性 45 s，48℃退火 45 s，72℃延伸 90 s，5 个循

环；再 94℃变性 45 s，58℃退火 45 s，72℃延伸 90 s，
30 个循环；最后一个循环结束后 72℃保温 10 min。
经 1%琼脂糖凝胶电泳检测扩增结果，PCR 产物用

Biospin 胶回收试剂盒回收。回收产物与 pMD 18-T 载

体连接，连接物转化 E. coli JM109 感受态细胞，随机

挑取抗性克隆，碱裂解法[27]小批量提取质粒 DNA。然

后将酶切以及 PCR 鉴定后的阳性克隆送上海英骏生

物技术有限公司测序。 
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1.3  序列分析以及原核表达质粒的构建 

NCBI 网站上的 BLAST 程序进行相似性搜索；

DNAMAN 软件分析 pgip ORF，推导氨基酸序列，预

测蛋白质分子量、等电点、亲水性与疏水性，分析序

列同源性以及构建同源树；PHYLIP 软件以 NJ 法构建

系统进化树；SignalP 3.0 Server[28]预测信号肽；

EasyPred3D[29]预测蛋白质三维结构。将桃 PGIP 成熟

肽 cDNA 片段克隆到表达载体 pET-32a（+）中构建融

合表达质粒，其构建过程为：根据所克隆的 pgip 的序

列以及原核表达载体 pET-32a（+）多克隆酶切位点序

列，用 SacⅠ和 SalⅠ双酶切重组质粒和 pET-32a（+），
分别胶回收目的片段，二者经 T4 DNA 连接酶连接后

转化 E. coli JM109 感受态细胞，随机挑取抗性克隆，

提取质粒 DNA 后进行酶切鉴定。 
1.4  重组 pgip 在大肠杆菌中的表达 

重组表达质粒转化 E. coli Rosetta-gami（DE3）
pLysS 感受态细胞，挑取抗性单菌落接种于 2 ml 液体

LB 培养基中（含 200 µg·ml-1氨苄青霉素、15 µg·ml-1

卡那霉素和 34 µg·ml-1 氯霉素）37℃振荡培养过夜。

次日以 1﹕100 的比例转接到新的液体 LB 培养基中

（所含抗生素及浓度同前） 37℃振荡培养至

OD600≈0.5 ，一定温度下加入 IPTG（终浓度 1 
mmol·L-1）进行诱导表达。同时以 pET-32a（+）质粒

转化菌加 IPTG（终浓度 1 mmol·L-1）诱导为正对照，

以未加 IPTG 诱导的为负对照。诱导一定时间（2、4、
6 h）后收集菌体，SDS-PAGE 分析总蛋白及其可溶性。

菌体中加入菌液体积 10%的 1×SDS-PAGE 上样缓冲

液（50 mmol·L-1 Tris-HCl（pH 6.8），2%SDS，0.1%
溴酚蓝，10%甘油，1% β-巯基乙醇），100℃煮沸 5 min，
立即冰浴 2 min，最大转速离心 5 min，取一定体积样

品（即为总蛋白）上样。可溶性分析则是将菌体重悬

于菌液体积 10%的 TE 缓冲液（50 mmol·L-1 Tris-HCl，
2 mmol·L-1 EDTA，pH 8.0），超声波破碎至菌液变澄

清，离心分别收集上清和沉淀。上清中加入 SDS-PAGE
上样缓冲液（终浓度为 1×），100℃煮沸 5 min，立

即冰浴 2 min，最大转速离心 5 min，取一定体积样品

（即为可溶性蛋白）上样，沉淀的上样前处理同总蛋

白。SDS-PAGE 的浓缩胶和分离胶浓度分别为 5%和

10%。电泳后经考马斯亮兰染色并用凝胶成像系统分

析。 

2  结果与分析 

2.1  桃 pgip 序列的获得与分析 

 以桃叶片总 RNA 为模板，通过 RT-PCR，获得了

预期大小的 cDNA 片段。该片段克隆到 pMD 18-T 载

体后，再经酶切、PCR 鉴定和测序表明，该 cDNA 片

段全长为 1 053 bp，ORF 为 993 bp，编码 1 个由 330
个氨基酸残基组成的蛋白质（图 1）。该蛋白质的分

子量为 36.4 kD，等电点为 7.42，酸性氨基酸占 8.5%，

碱性氨基酸占 10.6%，中性亲水氨基酸占 40.6%，中

性疏水氨基酸占 40.3%，其中亮氨酸的比例最高（占

17%）。将该 cDNA 及其推导的氨基酸序列在 NCBI
进行 BLAST 比对表明，该 cDNA 及其推导的氨基酸

序列与已报道的pgip及其推导的氨基酸的序列同源性

最高。表明克隆片段确为桃 pgip，命名为 Pppgip，
GenBank 登录号为 EF409977。将该基因所编码的氨基

酸序列采用隐马尔科夫模型和神经网络方式进行信号

肽预测，结果均表明，该蛋白质信号肽为 N 端的 24
个氨基酸残基，蛋白质裂解点位于第 24 和 25 位氨基

酸残基之间。蛋白质亲水性和疏水性分析表明，该蛋

白质 N 端 24 个氨基酸残基构成一明显的疏水区域，

这与信号肽预测结果相吻合。序列分析还表明，Pppgip
中含有 5 种共 18 个大肠杆菌稀有密码子，成熟肽氨基

酸序列中具有 7 个潜在的 N-糖基化位点，N 端和 C 端

还各具有 4个参与二硫键形成的半胱氨酸残基（图 1）。
PpPGIP 三级结构预测结果表明，由 PpPGIP 肽链构建

的三维模型（图 2）含 11 个 α-螺旋和 21 个 β-折叠，

具有 8 个 β-折叠/β-转角/β-折叠/α-螺旋区，中心 LRR
结构域由 10 个串联的 LRRs 基序组成。其 LRRs 除个

别替换、插入或缺失外，序列高度保守（图 3）。 
2.2  Pppgip 与李属其它 pgip 的比较 

李属 pgip cDNA 的核苷酸序列及其推导的氨基酸

序列（表 1）同源性分析表明，李属的 pgip 具有很高

的同源性。Pppgip 与李属其它 pgip 核苷酸及其推导的

氨基酸序列的同源性分别为93.2%～94.6%和89.7%～

92.7%，其中马哈利樱桃的 pgip 与 Pppgip 同源性最高

（表 2）。同源树分析表明，Pppgip 与李属其它植物

pgip 的同源性明显较低（图 4）。从进化关系来看，

Pppgip 除与马哈利樱桃的 pgip（GenBank 登录号

AF263465）关系较近外，与寿星桃（GenBank 登录号

AY903219）、普通桃的栽培品种‘久保’（GenBank
登录号 AY352426）等的 pgip 的进化关系都相对较远

（图 5）。 
2.3  重组 Pppgip 在大肠杆菌中的表达 

SDS-PAGE 结果显示，融合表达工程菌在 28℃下

诱导后有预期大小的蛋白条带（51.8 kD），融合蛋白 
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小写字母分别为 BamHⅠ、SacⅠ和 SalⅠ酶切位点；单下划线为引物部分；双下划线部分为信号肽序列；ATG 为起始密码子；TAA 为终止密码子；

粗斜体显示的为大肠杆菌稀有密码子；粗体显示参与二硫键形成的 Cys 残基；阴影部分为潜在的 N-糖基化位点 
The lower-case characters indicate BamHⅠ, SacⅠ and SalⅠ restriction sites respectively; single underline indicates primer locations; double underline 
sequence indicates the signal peptide; ATG indicates the start codon; TAA indicates the stop codon; the bold-italic letters indicate the rare codons of E.coli; the 
bold letters indicate the Cys residues contributing to the formation of disulfide bond; dashed areas indicate the potential N-glycosylation sites 

 

图 1  Pppgip cDNA 的核苷酸序列及其推导的氨基酸序列 

Fig. 1  Nucleotide sequence and deduced amino acid sequence of Pppgip cDNA 

 
表 1  用于本研究的李属 pgip 

Table 1  The pgip genes of genus Prunus used in this study 

代号 
Code 

GenBank 中 
cDNA 的登录号 
cDNA accession number 

氨基酸序列的登录号  
Amino acid 
accession number 

物种学名 
Scientific name 

物种 
Name 

品种 
Variety 

A DQ364056 AAV33432.1 P. mume Sieb. 梅 Prune ‘Dali’ 

B AY903223 AAW72620.1 P. mume Sieb. 梅 Prune ‘longyan’ 

C AY986899 AAY32955.1 P. salicina Lindl. 李 Plum  

D DQ364055 ABA42120.1 P. salicina Lindl. 李 Plum ‘xiaohuangli’ 

E AY883417 AAW57429.1 P. americana Marsh. 美洲李 American Plum  

F AF263465 AAF79181.1 P. mahaleb L. 马哈利樱桃 Mahaleb Cherry  

G AF020785 AAB80732.1 P. armeniaca L. 杏 Apricot ‘Marille Bauer’

H AY903219 AAW72616.1 P. persica L.var.densa Makino 寿星桃 Shouxing Peach  

I AY352426 AAQ56728.1 P. persica (L.) Batch 桃 Peach ‘Jiubao’ 

J EF409977 ABO26221 P. persica (L.) Batch 桃 Peach  

 
约占细胞总蛋白的 20%，并且有小部分存在于细胞破

壁后的上清中，大部分在细胞破壁后的沉淀中，未诱

导的则无相应蛋白条带（图 6）。这些结果表明，重

组 Pppgip 在大肠杆菌中得到了表达，融合蛋白主要以

不溶的包涵体形式出现。 
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图 2  PpPGIP 三维结构预测图 

Fig. 2  Predicted PpPGIP three dimensional model 

 

 
 
折叠和螺旋区域与图 2 相对应 
Sheets and helices are correspond with Fig.2 

 

图 3  PpPGIP 二级结构 LRR 基序 

Fig. 3  Secondary structure organization of the LRR motif 

(residues 73-312) in PpPGIP 

 

 
 
代号 A～J 详见表 1 
Code designations A-J shown in table 1 

 
图 4  李属 pgip 核苷酸序列（a）以及推导氨基酸序列（b）

同源树 

Fig. 4  Homology tree of nucleotide sequences (a) and 

deduced amino acid sequences (b) of the pgip genes 

among species of the genus Prunus 

 
 
 
分支处的数值表示支持率（%）；代号 A～J 详见表 1 
Numbers beside the branches indicate the bootstrap supports (%); code 
designations A-J shown in table 1 

 
图 5  近邻结合法分析李属 pgip 进化关系 

Fig. 5  Phyletic evolution analysis of pgip genes of the genus 

Prunus by neighbor-joining method 

 

3  讨论 

几乎所有的植物致病真菌都产生 PGs，它们有多

种同工酶[8]。在寄主-病原体相互作用的长期进化中，

植物也进化出了不同的 PGIPs，以特异识别真菌的多

种 PGs。在韭葱（Allium porrum）中已发现了 20 多种

PGIPs[30]，菜豆[31]、油菜[32]、桃[24]、水稻以及小麦[33]

等 PGIPs 都是由 pgip 基因家族编码，这也许是 PGIPs
与 PGs 为适应自然选择共同进化的结果[2]。无论是来

自不同植物的 PGIPs 还是同一植物中的不同 PGIPs，
它们对不同真菌分泌的 PGs 或同一真菌分泌的不同

PGs 均有不同程度的抑制作用[8]。De Lorenzo 等[8]对已

克隆 pgip 的成熟肽进行同源分析发现，豆科植物

PGIPs 与其它植物 PGIPs 明显分属于 2 个群体，同一

科植物的 PGIPs 的序列相似性非常高（＞96%）；虽

然桉树、苹果、梨在系统发生上相距很远，但它们也

存在很高的相似性（平均相似度＞94%）。李广平    
等[34]对 10 多种植物的 pgip 进行聚类分析发现，所有

pgip 序列大致分为 4 组，基本表现出属内同源性很高、

属间相对较低的特点。进化树分析结果也基本表现出

近缘属内距离较近、远缘属间相对较远的特点[35]。本

研究所克隆的 Pppgip 与普通桃的栽培品种‘久保’的

pgip 的核苷酸和氨基酸同源性分别为 94.4%和 92.1%，  
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表 2  李属 pgip 核苷酸序列与推导的氨基酸序列同源性百分比（%） 

Table 2  Comparison of nucleotide sequences and deduced amino acid sequences of the pgip genes among species of the genus 
Prunus (%) 

 核苷酸序列同源性 Homology of nucleotide sequence  

代号 Code A B C D E F G H I J 

A - 99.7 95.9 96.2 96.4 95.5 96.2 96.7 96.9 93.4 

B 99.4 - 95.9 96.2 96.5 95.5 96.1 96.7 96.7 93.2 

C 94.8 94.8 - 98.9 98.9 97.2 98.9 96.8 97.1 94.3 

D 94.8 94.8 98.5 - 99.4 97.3 99.0 97.0 97.3 94.3 

E 95.5 95.5 98.8 99.1 - 97.5 99.1 97.4 97.6 94.6 

F 94.8 94.8 97.6 97.3 97.9 - 97.3 96.1 96.4 94.6 

G 94.5 93.9 97.9 97.6 97.9 96.7 - 97.0 97.4 94.5 

H 96.7 96.7 95.2 95.2 96.1 94.8 94.2 - 99.6 94.2 

I 97.6 97.0 95.8 95.8 96.7 95.5 95.5 98.8 - 94.4 

氨基酸序列同源性 
Homology of amino  
acid sequence 

J 90.3 89.7 92.1 91.2 92.1 92.7 91.2 91.8 92.1 - 

表中的序列代号详见表 1 
The code designations shown in table 1 

 

 
 
M：蛋白质分子量标准; 箭头所指为目标产物条带；a：28℃下融合表达工程菌诱导 2、4、6 h（第 2、4 和 6 道）和未诱导 2、4、6 h（第 1、3 和 5
道）以及 pET-32a（+）空载体转化子诱导 2、6 h（第 7 和 8 道）和未诱导 6 h（第 9 道）的总蛋白；b：28℃下融合表达工程菌诱导 6 h 后的总蛋白、

菌体破壁的上清和沉淀（第 9、5 和 7 道），未诱导 6 h 后的菌体破壁的上清和沉淀（第 6 和 8 道），以及 pET-32a（+）空载体转化子诱导 6 h 后的

沉淀、上清（第 2 和 4 道）和未诱导 6 h 后的沉淀、上清（第 1 和 3 道） 
M: Protein molecular weight standard; Arrows indicate the target protein bands; a: Total proteins of engineering bacteria strains after induced (lane 2, 4 and 6) 
or uninduced (lane 1, 3 and 5) for 2, 4 and 6 h, as well as strains harbouring pET-32a(+) after induced (lane 7 and 8) for 2 and 6 h or uninduced (lane 9) for 6 h, 
respectively; b: Total proteins (lane 9) and supernatants (lane 5 and 6) or precipitates (lane 7 and 8) of post-sonicated engineering bacteria strains after induced 
or uninduced for 6 h under 28℃, as well as supernatants (lane 4 and 3) or precipitates (lane 2 and 1) of strains harbouring pET-32a(+) after induced or 
uninduced for 6 h under 28℃, respectively 
 

图 6  重组 Pppgip 表达产物 SDS-PAGE 分析 

Fig. 6  SDS-PAGE analysis of the expressed product of recombinant Pppgip 

 
表明所克隆的 Pppgip 为桃 pgip 基因家族中的一员。

从表 2 和图 4 可以看出，李属的 pgip 具有很高的同源

性，但是 Pppgip 明显与众不同，在李属中其同源性最

低。除 Pppgip 外，李属其它 pgip 的核苷酸和氨基酸

同源性分别为 95.5%～99.7%和 93.9%～99.4%。马哈

利樱桃的 pgip 与 Pppgip 同源性最高，其核苷酸和氨

基酸同源性分别为 94.6%和 92.7%。进一步的系统进

化树分析表明，Pppgip 除与马哈利樱桃的 pgip 关系较

近外，与寿星桃、普通桃的栽培品种‘久保’等的 pgip
都存在相对较远的进化关系（图 5）。推测 Pppgip 的

编码产物可能具有特殊的生理特性，但其是否具有独

特的抑菌活性还需进行功能验证。 
PGIPs 属于高等植物 LRR 蛋白家族，具有典型的

LRR 结构[36]，与其它一些植物抗性基因一样，具有
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xxLxLxxNxLt/sGxIP xxLxxLxxL 共有序列，这种 LRRs
被认为是参与蛋白质-蛋白质相互作用的区域[8,16]。

PGIPs 主要通过 LRRs 基序上的 β-折叠/β-转角区与

PGs 特异结合，如果暴露于表面的某些氨基酸残基发

生改变，则会对 PGIPs 的活性有重要的影响[16,18]。   
从预测的 PpPGIP 高级结构来看，它与菜豆 PGIP2   
的结构类似[15]，但其凹面的 β-折叠长度比后者要长

些，表明 PGIPs 与 PGs 的相互识别具有一定的特异 
性。 

由于转 pgip 的植株可能不会表现出对特定 PGs
的抑制[37]，因此，在通过转 pgip 进行植物抗病育种前

有必要进行体外抑菌试验。大肠杆菌是最常用的外源

基因表达宿主。Thow 等[38]将树莓 pgip 在大肠杆菌中

进行了融合表达，当 N 端进行系列缺失后均能表达，

但全长基因却未能获得表达。Nalumpang 等[39]在大肠

杆菌中表达柑橘 pgip 时，表达产物主要以不溶的包涵

体形式出现，可溶部分很少，纯化效率也很低，但将

可溶部分用硫酸铵沉淀后表现出对 PG 有部分抑制作

用。本研究将 Pppgip 在大肠杆菌中进行了融合表达，

目标蛋白主要以不溶的包涵体形式出现，但仍有部分

是可溶性的。因此，有必要进一步研究 Pppgip 的原核

表达，以便提高表达蛋白的可溶性，从而利于后续纯

化和研究原核表达的 PGIP 对致病真菌 PGs 的抑制效

果，为通过转 pgip 获得抗真菌病害植物的育种工作打

下基础。 

4  结论 

本研究从实生桃叶片中成功克隆了含完整编码区

的桃 PGIP 基因 cDNA，GenBank 登录号为 EF409977。
虽然李属 pgip 具有很高的同源性，但 Pppgip 与已报

道的李属其它植物的 pgip 有明显的区别，推测 Pppgip
的编码产物可能具有特殊的生理特性。在大肠杆菌中

成功表达了 Pppgip，这将有助于进一步研究 PpPGIP
的功能及其与 PGs 的相互作用，为桃 pgip 的开发利用

奠定基础。 
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畜牧市场 78—207 月刊 96.00  汪小容 023-63659833 重庆渝中区双钢路 3 号科协大厦  400013

湖南畜牧兽医 42-276 双月刊 24.00  蔡文杰 0731-4615356 湖南省长沙市远大二路泉塘畜牧兽医研究所内 410131

畜禽业 62-184 月刊 96.00  贺之勤 028-85256716 四川省成都市人民南路 4 段 53 号嘉云台乙 8A 610041

中国兽医寄生虫病 4-748 双月刊 30.00  章力勇 021-54081818 上海市闵行区紫竹科学园区紫月路 518 号 200241

中国畜牧杂志 82-147 半月刊 360.00  李 雪 010-82893959 北京市海淀区上地信息路 1 号国际创业园 1 号楼 
1305 室 

100085

广东畜牧兽医科技 自办发行 双月刊 33.00  岑俏梅 020-37288167 广州市先烈东路 135 号 510500

乳业科学与技术 自办发行 双月刊 60.00  苏永红 021-36030471 上海市闸北区万荣路 467 号 200072

中国畜牧兽医 2-215 月刊 96.00  白如丽 010-62816020 北京市海淀区中国农科院北京畜牧兽医研究所 100094

动物营养学报 80-591 双月刊 90.00  姚琨 010-62817823 北京市海淀区圆明园西路 2 号动科院《动物营养学报》

编辑部 
100193

猪业科学 6-149 月刊 144.00  李倩 010-64719434 北京市朝阳区望京西园 222 号星源国际 C 座 3A05 100102

中国兽医科学 54-33 月刊 72.00  张文举 0931-8342195 甘肃省兰州市盐场堡徐家坪 1 号 730046

河南畜牧兽医 
(综合版) 

36-193 月刊 96.00  马立新 0371-65778965 河南省郑州市经三路 91 号 450008

河南畜牧兽医 
(市场版) 

36-352 月刊 96.00  马立新 0371-65778965 河南省郑州市经三路 91 号 450008

兽药与饲料添加剂 28-180 双月刊 30.00  刘晓燕 025-83328117 江苏省南京市北京西路 17 号化工大厦九楼 210024

中国畜禽种业 80-222 月刊 96.00  赵薇 010-82106255 北京市中关村南大街 12 号图书馆楼 103 室 100081

中兽医医药杂志 54-55 双月刊 36.00  赵四喜 0931-2656034 甘肃省兰州市小西湖硷沟沿 335 号 730050

 


