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 摘要 类异戊二烯类物质在生物体的生长发育过程中起着很重要的作用.在植

物中这类物质的合成是通过两条途径来完成的.一,定位于细胞质中的 MVA 途径;
二,定位于质体中的 MEP 途径.由 IPI 基因所翻译产生的异戊烯焦磷酸酯同分异构

酶,在这条途径中的作用还不是很清楚.为此我们对于拟南芥中的 IPI 基因进行分

析. 
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一， 背景介绍 
1.1       IPI 简介 

   异戊烯焦磷酸同分异构酶(isopentenyl diphosphate isomerase )简称 IPI,在生物

体内类异戊二烯类物质的合成中发挥重要作用.其生化酶活可以催化异戊烯焦磷

酸酯(IPP)和甲基丙稀基焦磷酸酯(DMAPP)间的同分异构转化 . 随后 ,IPP 和

DMAPP之间,以及 IPP和DMAPP缩合产生的中间产物间,可以发生多次聚合反应,
最终合成出各种各样的类异戊二烯类物质.这些类异戊二烯类物质参于生物体内

的多种生命活动,如信号传导,生理调节等. 
IPI 广泛并保守地存在于生物界中.其中拟南芥全基因组共有两个编码 IPI 的

基因.在原先的研究中,Michael C.将他们分别命名为 IPP1和 IPP2(Michael C. et al. 
1998). 

1. 2      IPI 所参与的代谢途径 
IPI 参与的总代谢途径共有两条,分别是二羟甲基戊酸合成途径(简称 MVA 途

径)和甲基苏糖醇磷酸酯途径(简称 MEP 途径或 Rohmer 途径). 
在高等植物细胞中,两途径均存在.其中 MVA 途径定位于细胞质,MEP 途径则

定位于质体中.植物体内各种类异戊二烯类物质的合成都是通过以上两条途径进

行的. 
MVA 途径主要合成的类异戊二烯类物质为固醇,倍半萜,泛醌和多萜等(见图

1).固醇可以参与细胞膜的形成,泛醌可以参与形成线粒体的电子传递链,倍半萜可

以修饰特定蛋白,从而有利于蛋白的活性调节以及确定蛋白的亚细胞定位. 多萜

中的油菜素内酯,是一种很重要的植物激素. 
MEV途径主要合成的类异戊二烯类物质,与MVP途径有些差别,包括单萜,特定的

倍半萜,二萜,类胡萝卜素,叶绿素和质体醌等(见图1).其中单萜,二萜和特定的倍半

萜可以吸引传粉昆虫,有的也可以参与抵御病菌侵染.叶绿素和类胡萝卜素是光合

色素.质体醌参与组成光合传递链.MEV途径的合成产物中还有赤霉素(GA),脱落

酸(ABA)和细胞分裂素(cytokinin)这些重要的植物激素. 



 
                     图 1, 植物类异戊二烯类物质合成途径 

 
1.3     IPI 研究进展 

植物中的 IPI,最早是 1995 年 Blanc 等在 Clarkia breweri 和 Clarkia 
xantiana中克隆到的.而真正有功能的IPI,是1998年Campbell等在拟南芥中克

隆到的.接下来 2000,Han Kyung-Hwan 等又在橡胶树(Hevea brasiliensis)中克

隆了 IPI 的编码基因.随后,人们又获得了水稻和烟草(Nicotiana tabacum)中的

IPI 基因克隆. 

在对植物 IPI 的研究中,拟南芥中 IPI 的研究最为深入.通过体外实验,人们

从原核表达系统收集到具有生化活性的蛋白上清液.实验证明还拟南芥基因组中

共有两个 IPI 编码基因,基因在基因组中的拷贝数少于二,同时还预测这两个基

因都具有定位于质体的导肽序列.在14天的拟南芥幼苗中根中的IPI表达量是叶

片的两倍以上. 

最近,对烟草进行的体内 IPI 翻译抑制实验证明,IPI 在植物的类异戊二烯合

成途径中起到一定的作用(Toni M. et al.2004).试验中获得了具有黄化斑点的

叶片.通过显微分析表明,在 IPI 翻译抑制植株中,叶片的叶绿体在黄化斑点处发

育异常.此外还在实验中发现,IPI 可能有利于 IPP 的稳定存在. 

1.5     IPI 的研究意义 

植物中众多的类异戊二烯类物质的合成都需要有 IPI 这种异构酶的参与。进一步

了解该蛋白的生化活性调控机制，以及对该蛋白进行改造，以便提高惑控制其生

化活性在植物体内的发挥将具有重要意义。首先在农业生产中有利于农作物的改

造。其次，该酶在生物界是广泛存在的，而且参与人体内固醇类激素的合成过程。

因此对该酶的生物活性的深入认识还将对新型药物合成提供线索。 

二，拟南芥 IPI 蛋白的生物信息学分析 

2．1 拟南芥中 IPI 基因的获得。 



首先根据原有的生物学实验数据得知，在拟南芥中共存在两个 AtIPI 基因。

本实验室克隆了该基因，其测序结果在 NCBI 中做 Blastn 比对，其结果如下。 

 

 
由以上结果得知，IPI 在拟南芥中的两个同源基因分别是 At5g16440

和 At3g02780。其蛋白序列分别是。 

AtIPI1: MTDSNDAGMDAVQRRLMFEDECILVDENDRVVGHDTKYNCHLME 



                     

KIEAENLLHRAFSVFLFNSKYELLLQQRSKTKVTFPLVWTNTCCSHPLYRESELIEEN 

                     

VLGVRNAAQRKLFDELGIVAEDVPVDEFTPLGRMLYKAPSDGKWGEHEVDYLLFIVRD 

                     

VKLQPNPDEVAEIKYVSREELKELVKKADAGDEAVKLSPWFRLVVDNFLMKWWDHVEK 

 

GTITEAADMKTIHKL 

 

AtIPI2: MSASSLFNLPLIRLRSLALSSSFSSFRFAHRPLSSISPRKLPNF 

                     

RAFSGTAMTDTKDAGMDAVQRRLMFEDECILVDETDRVVGHDSKYNCHLMENIEAKNL 

                     

LHRAFSVFLFNSKYELLLQQRSNTKVTFPLVWTNTCCSHPLYRESELIQDNALGVRNA 

                     

AQRKLLDELGIVAEDVPVDEFTPLGRMLYKAPSDGKWGEHELDYLLFIVRDVKVQPNP 

                     

DEVAEIKYVSREELKELVKKADAGEEGLKLSPWFRLVVDNFLMKWWDHVEKGTLVEAI 

                      

DMKTIHKL 

2.2     AtIPI 同源蛋白的搜索 
在 NCBI 中所找到的 IPI 同源蛋白有 11 个（表 1）。 
 表 1，IPI 同源基因 
1 H.sapiens IDI1 isopentenyl-diphosphate delta isomerase 
2 M.musculus Idi1 isopentenyl-diphosphate delta isomerase 
3 R.norvegicus Idi1 isopentenyl-diphosphate delta isomerase 
4 D.melanogaster CG5919 Drosophila melanogaster CG5919 gene 
5 A.gambiae 1281472 Anopheles gambiae str. PEST 

ENSANGG0000000... 
6 C.elegans 3J183 isopentenyl-diphosphate delta-isomerase 

(3... 
7 S.pombe idi1 Schizosaccharomyces pombe idi1 gene 
8 S.cerevisiae IDI1 Saccharomyces cerevisiae IDI1 gene 
9 N.crassa NCU07719.1 Neurospora crassa NCU07719.1 gene 
10 M.grisea MG07125.4 Magnaporthe grisea 70-15 MG07125.4 gene
11 A.thaliana At5g16440 Arabidopsis thaliana At5g16440 gene 
12 A.thaliana At3g02780 Arabidopsis thaliana At3g02780 gene 

2.3    IPI 同源基因的蛋白序列分析 
对各个基因的序列进行结构域分析发现，这些基因均具有保守的 Nudix 结构域。该结构域，

在原先的研究中发现具有磷酸水解酶的活性。各基因中结构域的分布如图 2 
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                      图 2 IPI 同源基因蛋白结构示意图 

阴影部分表示的是 Nudix 结构域 

对以上基因的保守结构域进行建树分析（见图 3）发现，拟南芥中的两个 IPI 基
因具有较近的进化距离。同时拟南芥中的 IPI 基因同人类的 IPI 基因具有更高的

同源性。 
 

 
                        图 3   IPI 基因的建树分析结果 
 

2.4  AtIPI 的蛋白结构分析 
2.4.1 一级结构分析 



AtIPI1: 

 
AtIPI2 

 

 

 

由以上结果的比较发现，AtIPI2 在 N 端比 AtIPI1 多出一部分 50 氨基酸的疏水结

构域。由 TargetP V1.0 和 Chlorop1.1 的蛋白定位预测结果进一步验证发现，AtIPI2
的前 50 个氨基酸具有叶绿体导肽的作用。 
 
 



 

 

 
TargetP V1.0 及 ChloroP 1.1 蛋白定位预测结果 
 

2.4.2         AtIPI 蛋白的三级结构分析 
 

 
              图 4：AtIPI1 的蛋白三级结构预测结果 
       标识出的氨基酸为该蛋白的，蛋白的预测活性位点 

由蛋白三级结构的预测结果（见图 4）可见，在保守的蛋白序列比对中显示的保守结构域部

分为分布在蛋白的疏水核心区外的 Coil 区域。最为保守的活性位点所在位置如图所示。其

分别是位于蛋白 88 位的半胱氨酸和位于 150 位的谷氨酸。可见，该活性位点有利于蛋白与

细胞质中的反应底物充分接触，从而发挥酶的催化作用。 
 



 
与此同时对 AtIPI1 和 AtIPI2 的蛋白质结构预测结果比较发现。尽管两蛋白在序列的 N 端相

差 50 氨基酸的疏水区域，但是在结构上并没有明显区别（见图 5）。 

1 2 

                   图 5，AtIPI1 和 AtIPI2 蛋白预测三级结构比

三，生物信息学的分析结果对以后生物实验的启发

    由以上的分析结果可知 IPI 是广泛并保守地存在于整

母中的 IPI 研究较为深入，但其他的生物中 IPI 的研究尚未

将已有的结果，扩展应用到其他生物的研究中区 
    在植物中，亚细胞结构有独特的叶绿体组分。由研究表

类异戊二烯类物质的合成途径。并且由生物信息学的分析

于叶绿体中的。但是在蛋白结构预测结果中显示，AtIPI1
结构。这一结果证明，在以后的生物学试验中可以将 AtIP
进行研究。两蛋白可能具有相似的功能。 
    并且针对，由生物信息学预测的活性位点，我们还可以

酸突变惑替换之后，检测蛋白活性的变化情况。这些结果将

改造提供线索。 
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