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摘　 要: 植物抗病反应是一个多基因调控的复杂过程ꎬ在这个过程中 Ｒ 基因发挥了非常重要的作用ꎮ 根据其氨

基酸基序组成以及跨膜结构域的不同ꎬＲ 基因可以分为多种类型ꎬ其中 ＮＢＳ￣ＬＲＲ 类型是植物基因组中最大的基

因家族之一ꎮ ＴＩＲ￣ＮＢ￣ＬＲＲ 类型的抗病基因又是 ＮＢ￣ＬＲＲ 类型中的一大类ꎬ也是目前抗病基因研究的热点ꎮ 该

文总结了 ＴＩＲ￣ＮＢ￣ＬＲＲ 类型抗病基因各个结构域的功能和相关的研究进展ꎮ 相关研究表明ꎬＴＩＲ 结构域主要通

过自身或异源的二聚体化介导抗性信号的转导ꎬ但也有部分研究表明ꎬ该结构域可能参与病原菌的特异性识别ꎮ
ＮＢＳ 结构域常被认为具有“分子开关”的功能ꎬ它可以通过结合 ＡＤＰ 或 ＡＴＰ 来调节植物抗病蛋白的构象变化ꎬ
从而调节下游抗病信号的传导ꎮ ＬＲＲ 结构域在植物与病原菌互作的过程中可以通过与病原菌的无毒蛋白直接

或间接互作来特异识别病原菌ꎮ 也有研究发现ꎬ ＬＲＲ 结构域具有调节信号传导的功能ꎮ 这些信息将为研究植

物抗病机理提供理论依据ꎬ也为将来通过基因编辑技术对作物进行定向抗病育种提供思路ꎮ
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ｍｏｎａｓ Ｍａｃｕｌｉｃｏｌａ １)、ＲＰＰ８(Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｔｏ Ｐｈｙｔｏｐｈｔｈｏｒａ
ｐａｒａｓｉｔｉｃａ ８)ꎬ大麦ＭＬＡ(ｆｏｒ ｍｉｌｄｅｗ￣ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｌｏｃｕｓ Ａ)
以及小麦 Ｌｒ１０(ｌｅａｆ ｒｕｓｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ)抗性基因等属于此

类(Ｓｈｅｎ ｅｔ ａｌꎬ２００７ꎻＬｏｕｔｒｅ ｅｔ ａｌꎬ２００９)ꎮ
本文对植物 ＴＮＬ 类型的抗病基因各结构域功

能的相关研究进展进行了总结ꎬ这些信息将为研究

植物抗病机理提供很好的理论依据ꎬ也为将来通过

基因编辑技术对作物进行抗病分子设计育种提供一

定的思路和参考ꎮ

１　 ＴＩＲ 结构域功能研究进展

１.１ ＴＩＲ 结构域的信号转导功能

ＴＮＬ 类型的抗病基因是植物中存在的一大类ꎬ

也是目前研究较多的一种类型ꎮ 其氨基端的结构域

与果蝇 Ｔｏｌｌ 蛋白及哺乳动物白细胞介素Ⅰ受体(ＩＬ￣
ＩＲ)蛋白同源ꎬ称为 ＴＩＲ 结构域(Ｐａｎ ｅｔ ａｌꎬ２０００)ꎮ
由于 ＴＩＲ 结构域的氨基端序列在动植物中是保守

的ꎬ而在动物中ꎬ该结构域与免疫信号传导有关ꎬ因
此推测植物抗病蛋白的该结构域也可能与抗病信号

的传导有关ꎮ 烟草 Ｎ 蛋白结构和功能的研究为 ＴＩＲ
结构域介导植物防御信号的传导提供了证据ꎮ 将

Ｔｏｌｌ 或 ＴＬＲ 信号传导中重要的或保守的氨基酸位点

在 Ｎ 蛋白中突变ꎬ含有这些突变体的转基因烟草对

烟草花叶病毒的抗性消失ꎬ病毒可以在侵染位点及

其周围扩散(Ｄｉｎｅｓｈ￣Ｋｕｍａｒ ｅｔ ａｌꎬ２０００)ꎬ这说明 Ｎ 蛋

白 ＴＩＲ 结构域参与了对烟草花叶病毒抗性信号的传

导ꎬ而且保守的氨基酸对该信号的传导具有非常重

要的作用ꎮ 此外ꎬ拟南芥抗病基因 ＲＰＳ４ 或 ＲＰＰ１Ａ
只含有 ＴＩＲ 和 ＮＢ 结构域的截短蛋白 ＴＩＲ＋ ４５ 或

ＴＩＲ＋８０ 片段ꎬ在没有病原菌效应蛋白诱导的情况

下ꎬ也可以引起细胞坏死(Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌꎬ２００４ꎻＷｅａｖｅｒ
ｅｔ ａｌꎬ２００６)ꎮ 同样ꎬ对亚麻条锈病抗病基因 Ｌ６ 的结

构功能研究也发现ꎬ将 ＴＩＲ 结构域保守氨基酸突变

后或截短蛋白在亚麻叶片上瞬时表达ꎬ超敏反应也

消失(Ｍａｕｄ ｅｔ ａｌꎬ２０１１)ꎮ 我们知道ꎬ细胞坏死是 Ｒ
基因介导的抗性反应的典型特征ꎬ它通常可以限制

病原菌在侵入位点的扩散ꎬ以保卫周围的细胞ꎮ 这

些发现暗示着 ＴＩＲ 结构域在启动植物防御反应信号

方面的功能ꎮ 同时ꎬ近几年对亚麻 Ｌ６ (Ｍａｕｄ ｅｔ ａｌꎬ
２０１１)、拟南芥 ＮＰ＿１７７４３６ ｐｒｏｔｅｉｎ (ＡｔＴＩＲ)(Ｃｈａｎ ｅｔ
ａｌꎬ ２０１０)、 ＲＰＳ４ 和 ＲＲＳ￣１ 蛋白 (Ｗｉｌｌｉａｍｓ ｅｔ ａｌꎬ
２０１４)、ＳＮＣ１ (Ｓｕｐｐｒｅｓｓｏｒ ｏｆ ｎｐｒ１￣１ꎬ ｃｏｎｓｔｉｔｕｔｉｖｅ １)蛋
白(Ｈｙｕｎ ｅｔ ａｌꎬ ２０１６)和圆叶葡萄 ＭｒＲＰＶ１(Ｗｉｌｌｉａｍｓ
ｅｔ ａｌꎬ ２０１６)的 ＴＩＲ 结构域的晶体结构研究表明ꎬ
ＴＩＲ 结构域介导的信号转导依赖于 ＴＩＲ 结构域自身

或异源的二聚体化ꎮ
１.２ ＴＩＲ 结构域与病原菌识别

与上述研究不同的是ꎬ也有一些实验证明 ＴＩＲ
结构域和病原菌的特异识别有关ꎮ Ｂｕｒｃｈ￣Ｓｍｉｔｈ ｅｔ ａｌ
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(２００７)发现烟草 Ｎ 基因独立的 ＴＩＲ 结构域就可以

与花叶病毒的效应蛋白 ｐ５０ 结合ꎮ 亚麻的 Ｌ６ 和 Ｌ７
基因ꎬ二者序列高度相似ꎬ仅在 ＴＩＲ 区域存在 １１ 个

氨基酸的差别ꎬ但二者却介导对不同病原菌的抗性

(Ｌｕｃｋ ｅｔ ａｌꎬ２０００)ꎬ这表明 ＴＩＲ 结构域可能与病原

菌的特异性识别有关ꎮ 此外ꎬ还有报道表明ꎬＣＮＬ
类抗病蛋白的 ＣＣ 结构域也表现出与 ＴＩＲ 结构域类

似的功能ꎮ 例如ꎬ丁香假单胞菌的效应蛋白 ＡｖｒＢ 可

以通过激活 ＲＩＰＫ 去磷酸化 ＲＩＮ４ꎬＲＩＮ４ 的磷酸化可

以导致 Ｒ 基因 ＲＰＭ１ 的激活从而启动免疫防卫反

应 (Ｌｉｕ ｅｔ ａｌꎬ ２０１１)ꎬ而 ＲＰＭ１ 和 ＲＩＮ４ 之间的互作

是通过其氨基酸的 ＣＣ 结构域完成的(Ｍａｃｋｅｙ ｅｔ ａｌꎬ
２００２)ꎮ 与此类似ꎬＲＰＳ５ 基因也通过其氨基端的 ＣＣ
结构域结合 ＰＢＳ１ 保卫蛋白ꎬ形成复合物参与病原

菌蛋白的识别过程(Ａｄｅ ＆ Ｉｎｎｅｓꎬ２００７)ꎮ 因此ꎬ ＴＩＲ
结构域在抗病反应信号传导过程和病原菌 ＡＶＲ 蛋

白的特别识别过程中发挥着重要作用ꎮ

２　 ＮＢＳ 结构域的功能及研究进展

２.１ ＮＢＳ 结构域的组成

ＮＢＳ 结构域ꎬ也称为 ＮＢ￣ＡＲＣ 结构域ꎬ其因在动

物的 ＮＯＤ￣ＬＲＲ 蛋白ꎬ哺乳动物细胞凋亡蛋白酶激

活因子 Ａｐａｆ￣１ ( Ａｐｏｐｔｏｔｉｃ ｐｒｏｔｅａｓｅ￣ａｃｔｉｖａｔｉｎｇ ｆａｃｔｏｒ￣
１)ꎬ植物 Ｒ 基因编码的抗病蛋白和秀丽线虫的细胞

死亡蛋白 ＣＥＤ￣４(Ｃａｅｎｏｒｈａｂｄｉｔｉｓ ｅｌｅｇａｎｓ ｄｅａｔｈ￣４ ｐｒｏ￣
ｔｅｉｎ)(Ｖａｎ ｄｅｒ Ｂｉｅｚｅｎ ＆ Ｊｏｎｅｓꎬ１９９８)中高度保守而

得名ꎮ 该结构域约有 ３００ 个氨基酸ꎬ包含多个

ＳＴＡＮＤ(Ｓｉｇｎａｌ Ｔｒａｎｓｄｕｃｔｉｏｎ ＡＴＰａｓｅｓ ｗｉｔｈ Ｎｕｍｅｒｏｕｓ
Ｄｏｍａｉｎｓ)家族的特征基序ꎬ分别是 Ｐ￣ｌｏｏｐ、ＲＮＢＳ￣Ａ、
Ｋｉｎａｓｅ２、ＲＮＢＳ￣Ｂ、ＲＮＢＳ￣Ｃ、ＧＬＰＬ、ＲＮＢＳ￣Ｄ 和 ＭＨＤＶ
(Ｍｃｈａｌｅ ｅｔ ａｌꎬ２００６)ꎮ 该结构域在植物抗病蛋白和

动物免疫蛋白质的保守性比 ＴＩＲ / ＣＣ 和 ＬＲＲ 结构

域更强ꎬ一般根据该结构域的序列设计特异引物来

扩增抗病相关基因ꎮ
２.２ ＮＢＳ 结构域的功能

ＮＢＳ 结构域常被认为具有“分子开关”的功能ꎬ
它会形成一个催化和水解核苷酸的口袋结构ꎬ可以

通过结合 ＡＤＰ 或 ＡＴＰ 来调节植物抗病蛋白的构象

变化ꎬ从而调节下游抗病信号的传导ꎮ 对马铃薯 Ｉ￣２
和 Ｍｉ￣１ 蛋白 ＣＣ￣ＮＢ￣ＡＲＣ 结构域的生化研究表明ꎬ
这些结构域与 ＡＴＰ 的绑定有关 ( Ｔａｍｅｌｉｎｇ ｅｔ ａｌꎬ
２００２)ꎬ而且这种结合活性是磷酸结合环状结构 Ｐ￣

ｌｏｏｐ 决定的ꎬ这个环状结构也就是我们熟知的

Ｗａｌｋｅｒ Ａ 基序 (Ｗａｌｋｅｒ ｅｔ ａｌꎬ１９８２)ꎮ 对于大麦的

ＣＮＬ 蛋白 ＭＬＡ２７ 的研究表明ꎬ全长的植物 ＮＬＲ 蛋

白在“非活化”的状态时会优先结合 ＡＤＰ(Ｍａｅｋａｗａ
ｅｔ ａｌꎬ２０１１)ꎮ 同年ꎬ关于亚麻锈病抗病蛋白 Ｍ 的研

究结果也证实了这一点ꎬ而且该研究还发现ꎬＭ 蛋

白的 自 激 活 突 变 形 式 Ｄ５５５Ｖ ( Ｄ５５５Ｖ ｉｎ ｔｈｅ
ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ＭＨＤ ｍｏｔｉｆ) 可以更多的结合 ＡＴＰ 而非

ＡＤＰꎮ 小麦 Ｐｍ３ 基因 ＮＢＳ 结构域氨基酸的替换实

验也证实ꎬ该结构域在小麦白粉病的抗性过程中起

到了分子开关的作用ꎬ将个别氨基酸突变后细胞坏

死反应增强ꎬ Ｐｍ３ 介导的病原菌的广谱性扩大

(Ｓｔｉｒｎｗｅｉｓ ｅｔ ａｌꎬ ２０１４)ꎮ 因此ꎬＮＢ￣ＡＲＣ 结构的相互

作用与其激活下游抗病信号途径和抗病功能密切相

关(Ｗｉｌｌｉａｍｓ ｅｔ ａｌꎬ２０１１)ꎮ

３　 ＬＲＲ 结构域的功能及研究进展

３.１ ＬＲＲ 结构域与病原菌识别

ＬＲＲ 结构域位于 ＮＢＳ￣ＬＲＲ 类抗病基因的羧基

端ꎬ由多个富含亮氨酸的重复序列组成ꎮ 对动物

ＬＲＲ 结构域的晶体结构研究表明ꎬ该结构域是由 β￣
折叠和 α￣螺旋经由 ｌｏｏｐ 环连接成的桶状结构(Ｋｏｂｅ
＆ Ｄｅｉｓｅｎｈｏｆｅｒꎬ１９９４)ꎬ而且在动物中ꎬＬＲＲ 结构域介

导蛋白与蛋白之间的互作ꎮ 一直以来ꎬ植物 ＮＢＳ￣
ＬＲＲ 蛋白的 ＬＲＲ 结构域被认为是与病原菌效应分

子特异识别有关ꎬ而且该假设已经得到了一些证据

的支持ꎮ 此外ꎬＬＲＲ 结构域的 β￣折叠区存在配体结

合界面ꎬ在许多植物 ＮＢＳ￣ＬＲＲ 蛋白进化过程中经受

着多样化选择压力(Ｍｉｃｈｅｌｍｏｒｅ ＆ Ｍｅｙｅｒｓꎬ１９９８)ꎮ
尽管如此ꎬ目前对于支持 ＬＲＲ 结构域直接与病原菌

效应蛋白结合的实验证据还是比较有限的ꎮ
对 ＬＲＲ 结构域与病原菌效应蛋白互作最有说

服力的证据是来源于亚麻 Ｌ 基因的研究ꎮ 将 Ｌ６ 或

Ｌ１０ 基因的 ＬＲＲ 结构域替换为 Ｌ２ 的结构域后ꎬ重
组的基因具有与 Ｌ２ 一样识别特异的菌株的能力ꎮ
但是一些 Ｌ 基因具有相同的 ＬＲＲ 结构域ꎬ但是却识

别不同的病原菌ꎬ这说明 ＬＲＲ 结构域之外的部分也

会影响配体特异性ꎬ一些重组的 Ｌ 基因展示出识别

新的病原菌的能力 ( Ｅｌｌｉｓ ｅｔ ａｌꎬ １９９９ꎻ Ｌｕｃｋ ｅｔ ａｌꎬ
２０００)ꎮ 此外ꎬ利用酵母双杂交技术体外验证了效

应蛋白与 ＮＢ￣ＬＲＲ 类抗病蛋白 Ｐｉ￣ｔａ、ＲＲＳ１￣Ｒ 之间

的直接互作ꎮ Ｐｉ￣ｔａ 蛋白单独的 ＬＲＲ 结构域就可以
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与对应的无毒蛋白 Ａｖｒ￣Ｐｉｔａ 互作ꎬ同时感病品种中

的 Ｐｉｔａ 基因与抗病品种相比ꎬ在ＬＲＲ 结构域的末端

存在 Ａ９１８Ｓ 突变ꎬ而且体内免疫共沉淀实验也检测

到了 Ａｖｒ￣Ｐｉｔａ 与全长 Ｐｉ￣ｔａ 蛋白之间的结合ꎬ这为

ＬＲＲ 结构域与病原菌效应蛋白结合提供了证据支

持(Ｊｉａ ｅｔ ａｌꎬ２０００)ꎮ 但在 ＲＲＳ１￣Ｒ 只有全长蛋白可

以与其对应的无毒蛋白 ＰｏｐＰ２ 互作ꎬ单独的 ＬＲＲ 结

构域并不可以ꎬ这也暗示着这种识别可能通过多个

结构域的作用ꎬ或需要某种特殊的蛋白质构象(Ｄｅｓ￣
ｌａｎｄｅｓ ｅｔ ａｌꎬ２００３)ꎮ 最近研究表明ꎬＬＲＲ 结构域通

过与 ＡＲＣ２ 结构域的缔合或解缔合来激活依赖于病

原菌诱导的抗性(Ｓｌｏｏｔｗｅｇ ＆ Ｇｏｖｅｒｓｅꎬ２０１３)ꎮ 此外ꎬ
拟南芥 ＲＰＰ１ 基因的 ＬＲＲ 结构域与效应蛋白 ＡＴＲ１
直接互作(Ｓｔｅｉｎｂｒｅｎｎｅｒ ｅｔ ａｌꎬ ２０１５)ꎮ 本课题组的最

新研究也表明ꎬ圆叶葡萄霜霉病抗性基因 ＭｒＲＰＶ１
和白粉病抗性基因 ＭｒＲＵＮ１ 基因的 ＬＲＲ 结构域互

换后ꎬ分别转化到感病的欧亚种葡萄中ꎬ转基因苗的

叶片对霜霉病和白粉病的抗性随之改变ꎬ这说明ꎬ
ＴＮＬ 类抗病蛋白的 ＭｒＲＰＶ１ 和 ＭｒＲＵＮ１ 的 ＬＲＲ 结

构域确实介导了病原菌的特异性识别ꎮ
３.２ ＬＲＲ 结构域与信号转导

ＬＲＲ 结构域具有调节信号传导的功能ꎮ 对于

拟南芥 ＲＰＳ２、ＲＰＳ５ 和 ＲＰＰ１Ａ 的研究发现ꎬＬＲＲ 结

构域具有负调节抗性信号传导的功能ꎬ因为 ＬＲＲ 结

构域缺失后ꎬ防御反应一直处于激活状态(Ｔａｏ ｅｔ
ａｌꎬ２０００ꎻＷｅａｖｅｒ ｅｔ ａｌꎬ２００６)ꎮ 同样ꎬ过表达马铃薯

Ｒｘ 基因 ＬＲＲ 结构域的截短蛋白可以使超敏反应加

强(Ｉｎｏｈａｒａ ｅｔ ａｌꎬ２００５)ꎮ 类似的ꎬ脊椎动物受体蛋

白 Ｎｏｄ２ 的截短实验也表明ꎬ即使只截短部分的

ＬＲＲ 结构域ꎬ就可以极大的增强对转录因子 ＮＦ￣κＢ
的激活能力(Ｔａｎａｂｅ ｅｔ ａｌꎬ２００４)ꎮ 而且ꎬＲｘ￣ＧＰＡ２
嵌合蛋白的表达实验表明ꎬＬＲＲ 结构域中至少有 ２
个区域对于结合 ＮＢＳ 区域实现抑制信号传导起作

用(Ｒａｉｒｄａｎ ＆ Ｍａｆｆｅｔｔꎬ２００６)ꎮ 与上述研究矛盾的

是ꎬ也有研究表明 ＬＲＲ 具有正调控功能ꎮ 将 ＭＩ￣１.２
基因的 ＬＲＲ 域或 ＮＢＳ￣ＬＲＲ 域替换为其同源基因

ＭＩ￣１.１ 的 ＬＲＲ 结构域后ꎬ重组后的嵌合蛋白表现出

组成型活性(Ｈｗａｎｇ ｅｔ ａｌꎬ２０００)ꎬＬＲＲ 结构域的突变

可以导致这种组成型活性消失ꎬ这表明这种活性的

产生是 ＬＲＲ 结构域正调控而非负调控的结果

(Ｈｗａｎｇ ＆ Ｗｉｌｌｉａｍｓｏｎꎬ２００３)ꎮ 此外ꎬ对 Ｒｘ 和 ＲＰＳ５
抗病蛋白 ＬＲＲ 结构域的突变研究也均证实了这种

推测(Ｗａｒｒｅｎ ｅｔ ａｌꎬ１９９８ꎻＲａｉｒｄａｎ ＆ Ｍａｆｆｅｔｔꎬ２００６)ꎮ

４　 研究展望

植物的抗病基因ꎬ尤其是 ＴＮＬ 和 ＣＮＬ 类型的 Ｒ
基因ꎬ一直以来都是植物抗病性研究的热点和重点ꎬ
也是植物与病原菌互作研究中的一个重要方面ꎮ 近

年来ꎬ高通量测序技术飞速发展ꎬ越来越多的植物基

因组序列被公布ꎬ大量抗病基因从基因组或转录组

数据中被挖掘出来ꎬ越来越多的 Ｒ 基因也被克隆出

来ꎮ 这些基因资源为探究植物抗病的分子机制提供

了研究方向和理论依据ꎬ也为抗病育种提供了丰富

的抗性资源ꎮ 目前对于植物抗病基因的结构以及各

结构域的功能已有全面的认识ꎬ但对于抗病基因介

导的表达调控机制还有待更深入的研究ꎬ以明确整

个的抗病通路ꎮ 同时ꎬ伴随着如 ＣＲＩＳＰ / ＣＡＳ９ 等新

的基因编辑技术的出现ꎬ明确 Ｒ 基因介导的整个抗

性机制将为通过新的基因编辑技术实现定向抗病育

种提供了新的思路和更多的选择ꎮ
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