
标准
,

按需定量
,

以量定种植面积
.

按质论价
,

优质优价
.

厂家负贵收购
,

科研推广部门负责

提供良种和技术指导
.

生产部门组织生产
,

确

保优质大麦原料的生产
。

一

(五 )开展大麦的综合利用开发研究

大麦用途 广泛
,

应开展大麦的综合利用
,

开 展大麦在食品
、

保健
、

配合饲料
、

化 工等方

面的应用研究
,

拓宽大麦利用领域
。

玉米转座子
s p m 的分子遗传学的概述

史桂荣 祁永红 齐玫璐

(黑龙江省农科院玉来研 究中心 ) (龙江县种子管理站 )

目前
,

用遗传学方法 已从玉米中鉴定出

了十余个转座子体系
,

但只有其中两个体系

在分子水平上研究的较为清楚
,

这就是 A c 一

跳 体系 ( A c t i v a t o r 一 d i

~
ia t son 砂s et m )和 s p m

体系 ( s u 即 er `
r一 m u at t o r s y st e m )

·。 s p m 是由

.B cM a im t OC k 和 .P A
.

ep et sor
n 于五十年代分

别独立发现的
。

当时
,

M c c l int ac k 将其命名为
s

mP
,

而 eP et sor
n
则 将 其 命 名 为 E hn an cer

( E n)
。

后来遗传学和分子生物学的研究结果

都表明
:
E n 和 sP m 是完全相 同的

,

具有相 同

的分子结构和遗传功能
,

因而现在通常将其

表示为 E n

sP/ m
,

或
s pm ( E n )

。

.1 5 , nr 的分子结构

印 m 的长度为 8
.

3 k b ,

末端带有 13 b p 的完

整反向重复序列 (1 R s )
。

同时
,

在转录单位的

两侧的次末端 区有一个次末端重复性片段

( s u b te r m i n a一r e
ep ti t i v 。 er g i o n )

,

该片段 由几百

个碱基对组成
.

其中有很多个正向或反向排

列 的结构单元
.

该结构单元与 12 bP 的交感序

列 ( co sen sn us 二 q ue cn 。 ) cc G A cr (咒T A 同源程

度很高
,

但却与 13 bP IR
s
不同源

.

印m 转录单位由日个外显子和 10 个内含

子组成
。

第一个 内含子很大
,

占据该因子的5 ,

端的一大半
,

内含两个紧密相联的开放阅读

框 ( O R F )
,

前面与 0
.

月kb 的第一个外显子相

连
,

其余的 9个内含子都很短
。

转录单 位的第

一个外显子不翻译
,

在 51 端开始处富含 G c
碱

基
,

在该外显子内有 11 个同向的重复序列
,

该

序列与 ! 7b p 组成的交感序列 C G G G c G G G C
-

G G c c T c G c 同源性极强 (见图 )
。

J

气入 A八
T n P A

图 印 m 的分子结构

图中两端的影格部分代表末端反向重复序列
.

空格代表 h PA 的外显子
,

T n

队 从第二个外显子处开始翻译
。

s

tnP 至少编码 T n P A 和 T n P B 两种蛋白
,

T n P B 由 tn P A 基 因 的 第一 个 内含 子 内 的

hT P A 蛋白的分子量为 6 k9 aD
,

由 2
.

s kb 的转 O R F :

和 o R F :

所编码 〔见图 )
。

细胞中 T n

PA m
-

录本编码
,

该基 因结构现 已研究得较清楚
.

R N A 的含量大约是 T n P mB R N A 含量的 , 00

T n P B 由 6 k b 的转录本编码
,

其基因结构尚不 倍
。

hT P A 的转录 (或许还有 T n P B 的转录 )起

清楚
。

不过
,

杂交结果表明 T n p B 或至少部分 始于
s

mP s
,

端的第 2 09 号碱基
,

因而这两个转



录本是重盛的
,

是由一个共同的前体转录本

在不同位置终止而形成的
。

除了完整的
s

两 外
,

还从玉米中分离到

了很多结构不完整的 印m 因子
,

称之为缺陷

性
s , 的 ,

写作 d s p m
.

ds mP 是由 印m 的内部缺

陷形成的
,

只有在 印m 存在的情况下
,

才能激

活 山 pm
,

使其具有转座功能
。

因而 sP m 为自

主型的
.

而 d s pm 为非 自主型的
,

这与 A c 一

DS 的关系一样
.

另外还分离到了一类转做功

能介于 ds mP 与
s

mP 之 间的中间型转座子一

弱化
、

mP 转座子
,

记作 sP m 一 w
。 s p m 一 w 是在

标准的 印m 的第一个内含子的开放阅读框缺

失 l
.

6 k b 之后形成的
。

突变体
。

mP 一 w 一 80 转

座能力较低
,

但保留了转座的主要功能
。

这表

明
,

尽管 O R F 不是 sP m 转座所必须的
,

但它

可能对转座效率影响很大
。

么 s p m 的分子转座模型

转座子一般由编码转座酶的部分和与其

相连的转座底物结合序列所组成
.

通过转座

酶以及其它一些细胞因子与转座底物的相互

作用
,

完成转座子的切离及再插入的过程
。

s脚的 的转座过程尽管与染色体的复制相偶

联
,

但却是非复制型的
。

在各种情况下
,

该因

子从供体上切离下来和擂入到 目的位点
,

往

往都发生在同一染色体的相邻位点之间
.

aS ed le r 和 N ve er 、
提出了一个

“

切割一粘

合
”
的转座机制模型

,

该模型认为转座酶先识

别转座子的端点
,

然后在靶序列的重复末端

产生错位的缺 口
,

再以同样的方式完成再插

入过程
。

现已得到作用于切离位点的 。 N A 修

复醉与处于转座复合物中心的转座子相互作

用的复合物
。

而 C“ n
模型认为

,

切离和再插

入的切割活性是不同的
,

错位的缺 口 只在受

体位点形成
,

而处于供体位点的转座子被精

确地从转座子的两端切开而被释放出来
。

切

离过程在切离位点产生两个发夹式结构
。

这

两模型都认为转座子有一种自由的中间体存

在
,

这一中间体与染色体 。 N A 无关
。

现 已从

玉米 M UI 转座子中发现 了这种非染色体的

考贝
。

最近
,

又出现了一个新的模型用以解释

转座过程往往容易发生在相邻位置的原因
。

该棋型认为是供体与受体位点物理作用的结

果
,

首先只在转座子的一端产生一个切 口
,

产

生的自由端连在受体位点上
,

然后转座子的

另一端从供体上切下来再连接到受体上
。

上

述两模型的切割方式均能完成本模型的切割

作用
。

本模型不认为有转座子的
“ 正常的

”
转

座中间产物存在
。

.3 印m 的功能分析

如前所述
, s

mP 的末端 由两 个 区 域组

成
;
最端点的 ! 3bP 长的完整的 IT R

,

以及次末

端的由几段 12 bP 单元序列正反向重复组成

的区域
。

该 区域在 5
,

端长度为 ! S ObP
.

3
`

端为

3 0 0 b P
。

去除
、

阳 端点的 I 3 b p 的 T IR 可极大地

降低该因子的切除频率
,

在次末端 区部分地

切除 ! ZbP 的重复单元也可以降低切离频率
,

降低的程度与切除的程度成 比例
。

该因子的

一端将 ! ZbP 重复单元全部切除
,

就使得该因

子彻底失去 了切离能力
。

总之
,

上述结果证

明
: I 3 pb 的 T I R、 和次末端区的 12 b p 的重复

单元都具有编码 印 m 体系切离底物的功能
。

`

含量较丰富的 T n P A 的
c D N A 在大肠杆

菌中表达后
,

合成的是一种 D N A 结合蛋白
,

该蛋白识别印m 次末端的 12 bP 结构单元
,

该

单元决定 印m 的顺 式转座作用
.

根据 T n P A

结合 sP m 的特点
,

可以 推测 T n

PA 就是
s p m

、

体系中的抑制子 ( sa p rP
~

r )部分
。

抑制 r 的功能可以用几种等位 基因检

测
,

在这些等位基因中较小的缺陷性
、 p m 因

子擂入频率降低了
,

但并不降低基因表达程

度
。

然而
,

当同一基因组内有表达 T n

队 的
、

mP 因子存在时
,

基因表达就受到抑制
,

因为

结合 T n

PA 后阻止 了转录过程的完成
,

在烟

草原生质内瞬间检测抑制子时
.

发现 T n P A

结合到不同的 ! Zb p 结构单元组合时
,

所表现

的抑制程度也不同
。

印m 结合 T n

PA 后
,

对有的基 因表达反

倒起激活作用
.

如激活 al 一 m 三基因的表达
,

这
.

4 9
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较
,

可以预测 T n P B 的作用
。

.

总之
,

sP m 的转座过程有两个产物 T n P A

和 hT BP 的参与
,

: T n P A 结合到次末端 区的结

构单元上
,

维持转座复合物的稳定性
;

nT BP
与末端的 13 bP IT R s

联合作用完成切割核酸

的作用
。
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是因为转座子
s

mP (未结合 T n P八 以前 ) 插入

后破坏了 A :

基因的起动区的连续性
,

因而抑

制了该基 因的表达 ;然而当 印m 与 T n P A 结

合后
,

nT P A 使部分恢复了该基
一

因的表达
,

这

可能是介队激活了 A l

起动子
。

T n

队结合位点在转座子两端的对称分

布
,

也是 hT p A 发挥作用所必需的
。

在转座子

的任一端如果没有 hT P A 结合位点
,

就不能

完成切离过程
。

不过应强调的是
,

仅靠 T n

队
本身是无法完成切离作用的

·

。

比如
s

xnP 的缺

陷性突变体
s

帅一 w 一 5 0一 和 E n :
( o R F ,

和

o R几的序列缺失了 )尽管仍然表达 hT P A
,

但

却不能完成切离作用
。

这一结果表明转座作

用至少还需要第二个功能产物 一 T n P B
,

T n P B

至少与部分的 o R F ,

和 。 R F :
有关

,

它可能 由

k6 b 的 m R N A 所编码
。

目前尚未能对 T n P B 进

行生化分析
,

因其转录本含量很低
。

不过
,

通

过与其它植物的类似于 sP m 的转座子进行 比

淀粉和非淀粉因素对 日
`

本加盐

白面条食用品质的影响

日本每年需要 45 万吨面粉用于生产加盐白面条
。

这种面条的最重要品质指标是食感品质

(面条质地 )
,

其次是色泽
、

风味
、

外观及煮后的重量和体积
,

面条质地要求光滑
、

柔软具弹性
,

外

观要求光亮具奶油色
.

中国和朝鲜也生产类似的面条
,

他们要求这类面条质地较硬
、

色浑白
。

澳大利亚西部的标准白麦是生产 日本加盐白面条的上选原料
,

这类小麦软质
、

面团强度中

等
,

其淀粉糊化性质能保证生产出的面条具有较优的品质
,

这种糊化性质表现为
:

高淀粉糊峰

枯度
、

低糊化温度
、

到达峰粘度时间短及淀粉崩解大
。

蛋白质含量也影响面条品质
。

本研究试图将淀粉糊粘度性质
、

蛋白质含量
、

子粒硬 度及 面粉色泽与日本加盐白面条的

感观品质联系起来
。

材料和方法

选用 19 8 8 ~ 19 89 年度澳大利亚小麦品种试验区种植的现有品种或高代品系共枪份材料
,

测定子粒硬度 (粒度指数 sP l) 和蛋白质含量 ( N x s
.

7 )
,

用 uB h l er 实验磨磨制面粉
,

出粉率控制

到 6 0 %
,

采用 is m on 色泽等级系列 VI 测定面粉色泽等级
。

制作日式加盐白面条
,

由经训练的品尝小组人员根据日本标准对品质进行评价
,

采用改进
·

5 0
.


