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　 　 摘要:　 核桃细菌性黑斑病严重影响着核桃的产量和品质ꎬ是核桃生产过程中危害较为严重的病害之一ꎮ 植

物病原真菌、细菌以及卵菌的分泌蛋白质在其致病过程中发挥着重要的作用ꎮ 本研究以核桃细菌性黑斑病菌

ＣＦＢＰ２５２８、ＣＦＢＰ７１７９、ＣＦＢＰ８２５３、ＤＷ３Ｆ３、Ｊ３０３、ＮＣＰＰＢ１４４７、Ｘａｊ４１７ ７ 个菌株分泌蛋白质氨基酸序列为基础数据ꎬ
利用蛋白质数据库、ＰＨＤ、Ｐｒｏｔｓｃａｌｅ、ＴａｒｇｅｔＰ １.１ Ｓｅｒｖｅｒ、ＳＭＡＲＴ 等网站在线预测分析其理化性质、二级结构、疏水性、
转运肽及保守结构域等性质ꎬ明确核桃细菌性黑斑病菌的分泌蛋白质所具有的特征ꎮ 结果表明ꎬ在所分析的 ７ 个

菌株 ５２０ 个分泌蛋白质中ꎬ分泌蛋白质的理论等电点集中在６.０１~７􀆰 ００ꎬ蛋白质数量所占比例为 ２６􀆰 ９２％ꎻ不稳定性

系数集中在２０􀆰 ０１~４０􀆰 ００ꎬ其蛋白质数量所占比例为 ６３􀆰 ６５％ꎻ亲水值小于 ０ 的蛋白质数量所占比例为 ７６􀆰 ５１％ꎬ亲
水性最强的氨基酸残基中数量最多的是 Ｄꎬ所占比例为 １３􀆰 ６４％ꎬ疏水性最强的氨基酸残基中数量最多的是 Ｌꎬ所占

比例为 ２９􀆰 ５８％ꎻ分泌蛋白质均含有无规则卷曲、α 螺旋、β 折叠、ＴＭ(跨膜螺旋)二级结构ꎬ其所占比例分别为

２７􀆰 ５６％、２７􀆰 １７％、２６􀆰 ４５％、１􀆰 ０３％ꎻ转运肽集中在分泌通路ꎬ其所占比例为 ９５􀆰 ３８％ꎻ每个菌株平均有 １６ 个分泌蛋白

质具有保守结构域ꎬ所占比例为 ２１􀆰 ３５％ꎮ 上述研究结果为深入解析核桃细菌性黑斑病菌分泌蛋白质的功能冗余

性和多样性奠定了基础ꎮ
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　 　 核桃作为中国第一大干果树种ꎬ其在经济林产

业服务国家经济发展和生态保障方面发挥着重要作

用ꎬ目前ꎬ中国在核桃种植面积和产量方面均居世界

第一ꎬ作为核桃的种植面积(２􀆰 ８７×１０６ ｈｍ２)、产量

(１.１５×１０６ ｔ)、产值(３.１５×１０１０元)均居全国之首的

重要省份———云南省ꎬ近些年ꎬ大力发展核桃产

业[１]ꎮ 云南省 １２９ 个县(市、区)中 ９０％以上种植核

桃ꎬ核桃产业已惠及２.６×１０６多名山区群众ꎬ成为云

南省覆盖面最广ꎬ汇集群众最多ꎬ持续发展潜力最大

的高原特色产业之一ꎮ 然而ꎬ近些年对中国核桃第

一州(市)———云南省大理州核桃主要生产区开展

核桃病害调研ꎬ发现核桃炭疽病、核桃细菌性黑斑病

等病害发生日益严重[２￣３]ꎮ
学术界有关核桃细菌性黑斑病菌的报道尤以核

桃黄单胞杆菌(Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｓ ａｒｂｏｒｉｃｏｌａ ｐｖ. ｊｕｇｌａｎｄｉｓ)
报道为主[４￣６]ꎬ受该病菌侵染的核桃ꎬ果实容易腐烂、
早落ꎬ出仁率和含油率均降低ꎬ核桃品质下降并减

产ꎬ严重时落果率高达 ６０％~ ８０％ꎮ 前期通过对

Ｘ.ａｒｂｏｒｉｃｏｌａ ｐｖ. ｊｕｇｌａｎｄｉｓ ( 菌 株 编 号 分 别 为

ＣＦＢＰ２５２８、 ＣＦＢＰ７１７９、 ＣＦＢＰ８２５３、 ＤＷ３Ｆ３、 Ｊ３０３、
ＮＣＰＰＢ１４４７、Ｘａｊ４１７)开展分泌蛋白质预测ꎬ以分泌

蛋白质所具有的特征(Ｎ￣端含有信号肽、不含有跨

膜结构域、没有 ＧＰＩ 锚定位点、将蛋白质分泌在胞

外)为依据ꎬ利用 ＳｉｇｎａｌＰ ｖ４.１、ＰｒｏｔＣｏｍｐＢ ｖ９.０、ＴＭ￣
ＨＭＭ ｖ２􀆰 ０、ｂｉｇ￣ＰＩ Ｆｕｎｇａｌ ｐｒｅｄｉｃｔｏｒ、ＴａｒｇｅｔＰ ｖ１.１ 等生

物信息学分析程序进行分析ꎬ明确上述 ７ 个菌株中

含有的分泌蛋白质数量分别为 ７６ 个、７９ 个、７７ 个、
７８ 个、６７ 个、７５ 个、６８ 个ꎬ平均为 ７４ 个ꎮ 分泌蛋白

质在植物病原菌侵染植物过程中发挥着重要的作

用ꎬ逐渐成为植物病理学研究的热点之一[７]ꎬ有关

植物病原真菌(禾谷炭疽菌[８]、希金斯炭疽菌[９]、稻
瘟菌[１０]、大丽轮枝菌[１１]、香蕉枯萎病菌[１２] )、植物

病原卵菌(樟疫霉[１３]、致病疫霉[１４] )、植物病原细菌

(枯草芽孢杆菌 ＢＥＳＴ１９５[１５]、结核分枝杆菌[１６]、香
蕉细菌性软腐病菌[１７]、茄青枯病菌以[１８] 及丁香假

单胞杆菌番茄致病变种[１９] )的分泌蛋白质己经明

确ꎮ 然而ꎬ国内外对于植物病原细菌特别是经济林

木上病原细菌分泌蛋白质的研究尚不够深入[７]ꎬ尚
未见到对核桃细菌性黑斑病菌分泌蛋白质理化性质

及特征的分析报道[２０]ꎮ
本研究基于前期的研究基础ꎬ对核桃细菌性黑

斑病菌中分泌蛋白质的理化性质、不稳定系数、疏水

性、二级结构、转运肽及保守结构域开展生物信息学

分析ꎬ以期为核桃细菌性黑斑病的深入研究和有效

防治提供参考ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 分泌蛋白质来源

核桃细菌性黑斑病菌的全蛋白质组序列来源于

ＮＣＢＩ ( ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ. ｎｃｂｉ. ｎｌｍ. ｎｉｈ. ｇｏｖ / ｇｅｎｏｍｅ / ?
ｔｅｒｍ＝Ｘａｎｔｈｏｍ￣ｏｎａｓ ＋ａｒｂｏｒｉｃｏｌａ ＋ｐｖ. ＋ ｊｕｇｌａｎｄｉｓ)ꎮ 对

Ｘ. ａｒｂｏｒｉｃｏｌａ ｐｖ. ｊｕｇｌａｎｄｉｓ ( 菌 株 编 号 分 别 为

ＣＦＢＰ２５２８、 ＣＦＢＰ７１７９、 ＣＦＢＰ８２５３、 ＤＷ３Ｆ３、 Ｊ３０３、
ＮＣＰＰＢ１４４７、Ｘａｊ４１７)开展分泌蛋白质预测ꎬ获得 ７
个菌株的 ５２０ 个分泌蛋白质氨基酸序列ꎮ
１.２　 分泌蛋白质性质分析

运用蛋白质数据库 ( ｈｔｔｐｓ: / / ｗｅｂ. ｅｘｐａｓｙ. ｏｒｇ /
ｐｒｏｔｐａｒａｍ / )分析分泌蛋白质的理化性质ꎬ包括理论

等电点、不稳定性系数、总平均亲水性等ꎬ采用 ＰＨＤ
(ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｓｂｇ.ｂｉｏ.ｉｃ.ａｃ.ｕｋ / ｐｈｙｒｅ２ / ｈｔｍｌ / ｐａｇｅ.ｃｇｉ?
ｉｄ ＝ ｉｎｄｅｘ) 分析分泌蛋白质的二级结构ꎬ 采用

Ｐｒｏｔｓｃａｌｅ(ｈｔｔｐｓ: / / ｗｅｂ.ｅｘｐａｓｙ. ｏｒｇ / ｐｒｏｔｓｃａｌｅ / )分析分

泌蛋白质的疏水性ꎬ采用 ＴａｒｇｅｔＰ １.１ Ｓｅｒｖｅｒ(ｈｔｔｐ: / /
ｗｗｗ.ｃｂｓ.ｄｔｕ.ｄｋ / ｓｅｒｖｉｃｅｓ / ＴａｒｇｅｔＰ / )分析分泌蛋白质
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的转运肽ꎬ采用 ＳＭＡＲＴ ( ｈｔｔｐ: / / ｓｍａｒｔ. ｅｍｂｌ￣ｈｅｉｄｅｌ￣
ｂｅｒｇ.ｄｅ / )分析分泌蛋白质的保守结构域ꎬ然后对分

析数据进行整理归纳ꎮ

２　 结 果

２.１　 分泌蛋白质的理论等电点

通过 对 核 桃 细 菌 性 黑 斑 病 菌 ＣＦＢＰ２５２８、
ＣＦＢＰ７１７９、 ＣＦＢＰ８２５３、 ＤＷ３Ｆ３、 Ｊ３０３、 ＮＣＰＰＢ１４４７、
Ｘａｊ４１７ ７ 个菌株的 ５２０ 个分泌蛋白质所具有的理论

等电点数值进行分析ꎬＣＦＢＰ２５２８ 菌株的分泌蛋白

质 ＷＰ＿０３９５２８２７０.１( ＩＤ 号)具有最低理论等电点ꎬ
为 ４. １４ꎻ ＣＦＢＰ７１７９ 菌 株 的 分 泌 蛋 白 质 ＷＰ ＿
０４７１３０６２２. １ ( ＩＤ 号) 具有最高理论等电点ꎬ 为

１１􀆰 ７１ꎮ 将上述分泌蛋白质ꎬ以理论等电点 １􀆰 ００ 为

１ 个间隔单位ꎬ对其进行归类分析ꎬ结果表明ꎬ核桃

细菌性黑斑病菌分泌蛋白质理论等电点主要集中于

６􀆰 ０１~７􀆰 ００ꎬ其数量为 １４０ 个ꎬ所占比例为 ２６􀆰 ９２％ꎻ
理论点为 ５􀆰 ０１ ~ ６􀆰 ００ 的分泌蛋白质有 １６ 个ꎬ所占

比例为 ２２􀆰 １２％ꎮ 同时ꎬ对属于酸性蛋白质(理论等

电点小于 ６􀆰 ０１)的分泌蛋白质进行分析ꎬ其数量平

均为 ２１ 个ꎬ所占比例为 ２８􀆰 ４６％ꎻ对属于中性蛋白

(理论等电点位于 ６􀆰 ０１ ~ ８􀆰 ００)的分泌蛋白进行分

析ꎬ其数量平均为 ２６ 个ꎬ所占比例为 ３５􀆰 ００％ꎻ对属

于碱性蛋白质(理论等电点大于 ８􀆰 ００)的分泌蛋白

质进行分析ꎬ其数量平均为 ２７ 个ꎬ所占比例为

３６􀆰 ５４％(图 １)ꎮ 上述结果表明核桃细菌性黑斑病

菌 ７ 个菌株的分泌蛋白质中酸性蛋白质、中性蛋白

质、碱性蛋白质数量分布较为均匀ꎬ所占比例为

１􀆰 ００ ∶ １􀆰 ２３ ∶ １􀆰 ２８ꎮ
２.２　 分泌蛋白质的不稳定性系数

　 　 对 ５２０ 个分泌蛋白质的不稳定性系数进行统计

分析ꎬ结果表明ꎬ分泌蛋白质的不稳定性系数集中在

２０.０１~４０􀆰 ００(所占比例为 ６３􀆰 ６５％)ꎮ 同时ꎬ不稳定

性系数小于 ４０􀆰 ０１(稳定蛋白质)的分泌蛋白质有

５１ 个ꎬ所占比例为 ６８􀆰 ６５％ꎻ不稳定性系数大于

４０􀆰 ０１(不稳定蛋白质)的分泌蛋白质有 ２３ 个ꎬ所占

比例为 ３１􀆰 ３５％(图 ２)ꎮ 上述结果表明ꎬ核桃细菌性

黑斑病菌的分泌蛋白质多属于稳定蛋白质ꎮ
２.３　 分泌蛋白质的亲水性

对核桃细菌性黑斑病菌的分泌蛋白质的亲水性

进行统计分析ꎬ结果表明ꎬ分泌蛋白质多数属于亲水

性蛋白(亲水性值小于 ０)ꎬ其数量有 ５７ 个ꎬ所占比

ａ:ＣＦＢＰ２５２８ꎻｂ:ＣＦＢＰ７１７９ꎻｃ:ＣＦＢＰ８２５３ꎻｄ:ＤＷ３Ｆ３ꎻｅ: Ｊ３０３ꎻ ｆ:
ＮＣＰＰＢ１４４７ꎻｇ:Ｘａｊ４１７ꎮ
图 １　 核桃细菌性黑斑病菌中不同菌株间分泌蛋白质理论等电

点对比分析

Ｆｉｇ.１ 　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｉｓｏｅｌｅｃｔｒｉｃ ｐｏｉｎｔｓ ｏｆ ｓｅｃｒｅｔｏｒｙ
ｐｒｏｔｅｉｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔｒａｉｎｓ ｏｆ ｗａｌｎｕｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ
ｂｌａｃｋ ｓｐｏｔ ｐａｔｈｏｇｅｎ

ａ:ＣＦＢＰ２５２８ꎻｂ:ＣＦＢＰ７１７９ꎻｃ:ＣＦＢＰ８２５３ꎻｄ:ＤＷ３Ｆ３ꎻｅ: Ｊ３０３ꎻ ｆ:
ＮＣＰＰＢ１４４７ꎻｇ:Ｘａｊ４１７ꎮ
图 ２　 核桃细菌性黑斑病菌不同菌株间分泌蛋白质不稳定系数

对比分析

Ｆｉｇ.２　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｉｎｓｔａｂｉｌｉｔｙ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｏｆ ｓｅｃｒｅｔｏｒｙ
ｐｒｏｔｅｉｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔｒａｉｎｓ ｏｆ ｗａｌｎｕｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ
ｂｌａｃｋ ｓｐｏｔ ｐａｔｈｏｇｅｎ

例为 ７６􀆰 ５４％ꎻ同时ꎬ疏水性蛋白质(亲水性值大于

０)数量有 １７ 个ꎬ所占比例为 ２３􀆰 ４６％(图 ３)ꎮ 上述

结果表明ꎬ核桃细菌性黑斑病菌的分泌蛋白质多数

属于亲水性蛋白质ꎮ
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　 　 此外ꎬ对分泌蛋白质的疏水性进行统计分析ꎬ
结果表明ꎬ分泌蛋白质中亲水性蛋白质有 ５６ 个ꎬ
所占比例为 ７５􀆰 ９６％ꎬ疏水性蛋白质有 １８ 个ꎬ所占

比例为 ２４􀆰 ０４％ꎮ 对分泌蛋白质亲水性最强氨基

酸残基、疏水性最强氨基酸残基种类进行统计分

析ꎬ明确前者有 １７ 种氨基酸残基ꎬ缺少 Ｆ(苯丙氨

酸)、Ｉ(异亮氨酸)、Ｗ(色氨酸) ３ 种氨基酸残基ꎬ
存在较多的是 Ｄ(天冬氨酸)、Ｒ(精氨酸)、Ｇ(甘氨

酸)３ 种氨基酸残基ꎬ所占比例分别为 １３􀆰 ６４％、
９􀆰 ４４％、９􀆰 ２７％(图 ４)ꎻ后者有 １３ 种氨基酸残基ꎬ
缺少 Ｅ(谷氨酸)、Ｈ(组氨酸)、Ｋ(赖氨酸)、Ｎ(天
冬酰胺)、Ｑ(谷氨酰胺)、Ｒ、Ｗ、Ｙ(酪氨酸)等氨基

酸残基ꎬ存在较多的是 Ｌ(亮氨酸)、Ａ(丙氨酸)、Ｖ
(缬氨 酸) ３ 种 氨 基 酸 残 基ꎬ 所 占 比 例 分 别 为

２９􀆰 ５８％、２６􀆰 ９２％、１１􀆰 ２７％(图 ４)ꎮ

ａ:ＣＦＢＰ２５２８ꎻｂ:ＣＦＢＰ７１７９ꎻｃ:ＣＦＢＰ８２５３ꎻｄ:ＤＷ３Ｆ３ꎻｅ: Ｊ３０３ꎻ ｆ:
ＮＣＰＰＢ１４４７ꎻｇ:Ｘａｊ４１７ꎮ
图 ３　 核桃细菌性黑斑病菌不同菌株间分泌蛋白亲水性对比分析

Ｆｉｇ.３　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｈｙｄｒｏｐｈｉｌｉｃｉｔｙ ｏｆ ｓｅｃｒｅｔｏｒｙ ｐｒｏ￣
ｔｅｉｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔｒａｉｎｓ ｏｆ ｗａｌｎｕｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｂｌａｃｋ
ｓｐｏｔ ｐａｔｈｏｇｅｎ

ａ:ＣＦＢＰ２５２８ꎻｂ:ＣＦＢＰ７１７９ꎻｃ:ＣＦＢＰ８２５３ꎻｄ:ＤＷ３Ｆ３ꎻｅ:Ｊ３０３ꎻｆ:ＮＣＰＰＢ１４４７ꎻｇ:Ｘａｊ４１７ꎮ
图 ４　 核桃细菌性黑斑病菌不同菌株间亲水性最强和疏水性最强分泌蛋白质的氨基酸的分布

Ｆｉｇ.４　 Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｓｅｃｒｅｔｏｒｙ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｓｔｒｏｎｇｅｓｔ ｈｙｄｒｏｐｈｉｌｉｃｉｔｙ ａｎｄ ｈｙｄｒｏｐｈｏｂｉｃｉｔｙ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔｒａｉｎｓ ｏｆ ｗａｌｎｕｔ
ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｂｌａｃｋ ｓｐｏｔ ｐａｔｈｏｇｅｎ

２.４　 分泌蛋白质二级结构组成特征

　 　 对核桃细菌性黑斑病菌的分泌蛋白质进行二级

结构预测并统计分析ꎬ结果表明ꎬ分泌蛋白质均含有

无规则卷曲、α 螺旋、β 折叠、ＴＭ(跨膜螺旋)等结构ꎬ
平均所占比例分别为 ２７􀆰 ５６％、２７􀆰 １７％、２６􀆰 ４５％、
１􀆰 ０３％ꎬ即比例为１.０００ ∶ ０􀆰 ９８６ ∶ ０􀆰 ９６０ ∶ ０􀆰 ０３７ꎮ 同

时ꎬ对分泌蛋白质中的酸性蛋白质、中性蛋白质及碱

性蛋白质二级结构组成进行统计分析ꎬ就无规则卷

曲、α 螺旋、β 折叠、ＴＭ(跨膜螺旋)等结构组成比例而

言ꎬ在酸性蛋白质中所占比例分别为 ２７􀆰 ７０％、
２７􀆰 ０９％、２８􀆰 ０５％、０􀆰 ９２％ꎻ在中性蛋白质中所占比例

分别为 ２４􀆰 ３５％、２７􀆰 ３２％、２４􀆰 ９９％、１􀆰 ０５％ꎻ在碱性蛋

白质中所占比例分别为 ３０􀆰 ５４％、２７􀆰 ０８％、２６􀆰 ５９％、
１􀆰 ０９％(图 ５)ꎮ 因此ꎬ核桃细菌性黑斑病菌分泌蛋白

质的酸性蛋白质二级结构组成尤以 β 折叠为主、以跨

膜螺旋结构较少为特征ꎬ中性蛋白质二级结构组成则

以跨膜螺旋结构较少为特征ꎬ碱性蛋白质二级结构组

成则以无规则卷曲较多为特征ꎮ
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１:ＣＦＢＰ２５２８ 分泌蛋白质(酸性)ꎻ２:ＣＦＢＰ２５２８ 分泌蛋白质(中性)ꎻ３:ＣＦＢＰ２５２８ 分泌蛋白质(碱性)ꎻ４:ＣＦＢＰ７１７９ 分泌蛋白质(酸性)ꎻ５:
ＣＦＢＰ７１７９ 分泌蛋白质(中性)ꎻ６:ＣＦＢＰ７１７９ 分泌蛋白质(碱性)ꎻ７:ＣＦＢＰ８２５３ 分泌蛋白质(酸性)ꎻ８:ＣＦＢＰ８２５３ 分泌蛋白质(中性)ꎻ９:ＣＦＢＰ８２５３
分泌蛋白质(碱性)ꎻ１０:ＤＷ３Ｆ３ 分泌蛋白质(酸性)ꎻ１１:ＤＷ３Ｆ３ 分泌蛋白质(中性)ꎻ１２:ＤＷ３Ｆ３ 分泌蛋白质(碱性)ꎻ１３:Ｊ３０３ 分泌蛋白质(酸
性)ꎻ１４:Ｊ３０３ 分泌蛋白质(中性)ꎻ１５:Ｊ３０３ 分泌蛋白质(碱性)ꎻ１６:ＮＣＰＰＢ１４４７ 分泌蛋白质(酸性)ꎻ１７:ＮＣＰＰＢ１４４７ 分泌蛋白质(中性)ꎻ１８:ＮＣＰ￣
ＰＢ１４４７ 分泌蛋白质(碱性)ꎻ１９:Ｘａｊ４１７ 分泌蛋白质(酸性)ꎻ２０:Ｘａｊ４１７ 分泌蛋白质(中性)ꎻ２１:Ｘａｊ４１７ 分泌蛋白质(碱性)ꎮ
图 ５　 核桃细菌性黑斑病菌不同菌株间分泌蛋白质二级结构组成对比分析

Ｆｉｇ.５　 Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｓｅｃｒｅｔｏｒｙ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔｒａｉｎｓ ｏｆ ｗａｌｎｕｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｂｌａｃｋ ｓｐｏｔ ｐａｔｈｏｇｅｎ

２.５　 分泌蛋白质的转运肽

对核桃细菌性黑斑病菌的分泌蛋白质的转运肽

预测分析ꎬ明确分泌蛋白质的线粒体靶向肽预测值、
信号肽预测值、定位情况和预测可靠性ꎮ 其中转运肽

定位分布(图 ６)中ꎬ平均有 ７１ 个定位在分泌通道、３
个定位在线粒体ꎬ所占比例分别为 ９５􀆰 ３８％、４􀆰 ２３％ꎬ
ＣＦＢＰ２５２８ 和 Ｘａｊ４１７ 还含有 １ 个其他位置ꎬ占比为

０􀆰 ３８％ꎻ同时ꎬ就预测结果可靠性而言ꎬ平均有 ５８ 个

分泌蛋白质的预测可靠性大于 ０􀆰 ６００ꎬ所占比例为

７８􀆰 ４６％ꎬ有 ４ 个分泌蛋白质的预测可靠性小于

０􀆰 ２００ꎬ所占比例为 ５􀆰 １９％ꎮ
２.６　 分泌蛋白质的保守结构域

通过对核桃细菌性黑斑病菌的 ５２０ 个分泌蛋白

质开展保守结构域的预测及分析ꎬ发现有 １１１ 个分

泌蛋白质存在明显的保守结构域ꎬ即每个菌株平均

有 １６ 个分泌蛋白质具有明显的保守结构域(图 ７)ꎬ
所占比例为 ２１􀆰 ３５％ꎮ 不同菌株分泌蛋白质所存在

的保守结构域种类和数量不尽相同ꎬ主要涉及的种

类有 ２４ 种ꎬ最少的类别涉及数量仅为 １ 个ꎬ最多的

类别涉及的数量为 １４ 个ꎮ

３　 讨 论

本研究基于前期的研究基础ꎬ明确核桃细菌性

黑 斑 病 菌 ＣＦＢＰ２５２８、 ＣＦＢＰ７１７９、 ＣＦＢＰ８２５３、
ＤＷ３Ｆ３、Ｊ３０３、ＮＣＰＰＢ１４４７、Ｘａｊ４１７ 等 ７ 个菌株的分

ａ:ＣＦＢＰ２５２８ꎻｂ:ＣＦＢＰ７１７９ꎻｃ:ＣＦＢＰ８２５３ꎻｄ:ＤＷ３Ｆ３ꎻｅ: Ｊ３０３ꎻ ｆ:
ＮＣＰＰＢ１４４７ꎻｇ:Ｘａｊ４１７ꎮ
图 ６　 核桃细菌性黑斑病菌不同菌株间分泌蛋白质转运肽的分

布情况

Ｆｉｇ.６　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｔｒａｎｓｉｔ ｐｅｐｔｉｄｅ ｏｆ ｓｅｃｒｅｔｏｒｙ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｂｅ￣
ｔｗｅｅｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔｒａｉｎｓ ｏｆ ｗａｌｎｕｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｂｌａｃｋ ｓｐｏｔ
ｐａｔｈｏｇｅｎ

泌蛋白质所具有的理化性质及特征ꎬ酸性蛋白质、中
性蛋白质、碱性蛋白质数量分布较为均匀ꎬ数量所占

比例为１.００ ∶ １.２３ ∶ １􀆰 ２８ꎻ尤以稳定蛋白质、亲水性

蛋白质居多ꎻ亲水性最强的氨基酸残基数量较多的

是 Ｄ、Ｇ、Ｒ ３ 种氨基酸残基ꎬ疏水性最强的氨基酸残

基数量较多的是 Ｌ、Ａ、Ｖ ３ 种氨基酸残基ꎻ均存在无

规则卷曲、α 螺旋、β 折叠、跨膜螺旋等二级结构ꎬ所
占比例为１.０００ ∶ ０.９８６ ∶ ０.９５９ ∶ ０􀆰 ０３７ꎻ拥有明显保

９９２祝友朋等:核桃细菌性黑斑病菌分泌蛋白质的理化性质及特征分析



Ａ:ＣＦＢＰ２５２８ꎻＢ:ＣＦＢＰ７１７９ꎻＣ:ＣＦＢＰ８２５３ꎻＤ:ＤＷ３Ｆ３ꎻＥ:Ｊ３０３ꎻＦ:
ＮＣＰＰＢ１４４７ꎻＧ:Ｘａｊ４１７ꎮ
图 ７　 核桃细菌性黑斑病菌不同菌株间分泌蛋白质的保守结构

域情况

Ｆｉｇ.７　 Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｄｏｍａｉｎ ｏｆ ｓｅｃｒｅｔｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｓｔｒａｉｎｓ ｏｆ ｗａｌｎｕｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｂｌａｃｋ ｓｐｏｔ ｐａｔｈｏｇｅｎ

守结构域的分泌蛋白质所占比例较低ꎮ
近些年ꎬ学术界对核桃细菌性黑斑病菌的报道

涉及树生黄单胞菌胡桃变种(Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｓ ｃａｍｐｅｓ￣
ｔｒｉｓ ｐｖ. ｊｕｇｌａｎｄｉｓ) [２１￣２２]、成团泛菌(Ｐａｎｔｏｅａ ａｇｇｌｏｍｅｒ￣
ａｎｓ)以及上述细菌的复合[２３] 等ꎬ本研究仅对 Ｘ. ａｒ￣
ｂｏｒｉｃｏｌａ ｐｖ. ｊｕｇｌａｎｄｉ 的分泌蛋白质开展了生物信息

学分析ꎬ上述其他致病菌的分泌蛋白质及其理化性

质情况如何ꎬ尚需进一步明确ꎮ 同时ꎬ本研究采用对

比分析和平均值的方法对 Ｘ. ａｒｂｏｒｉｃｏｌａ ｐｖ. ｊｕｇｌａｎｄｉ
的 ７ 个菌株的分泌蛋白质进行分析ꎬ初步明确了核

桃细菌性黑斑病菌的分泌蛋白质的理化性质及其特

征ꎮ 目前ꎬ国内外有关植物病原菌(真菌、细菌、卵
菌等)分泌蛋白质的预测报道大多集中在某一个菌

株开展[８￣２０]ꎬ本研究对同一种病原菌的几个菌株分

泌蛋白质的预测尚属首次ꎬ具有一定的创新性ꎬ但采

用不同菌株分泌蛋白质特征值的平均数来衡量其理

化性质ꎬ其准确性有待于进一步验证ꎮ
此外ꎬ 本研究明确了 ７ 个 Ｘ. ａｒｂｏｒｉｃｏｌａ ｐｖ.

ｊｕｇｌａｎｄｉ 菌株的分泌蛋白质数量平均为 ７４ 个ꎬ以碱

性蛋白质、稳定蛋白质、亲水性蛋白质居多ꎬ二级结

构中跨膜螺旋较少ꎬ保守结构域的种类和数量较少ꎮ
就单个菌株的分泌蛋白质所具有的特征而言ꎬ亲水

性蛋白质的比例为７０.５９％~８３􀆰 １２％ꎬ酸性蛋白质的

比例为 ２５.００％~ ３１􀆰 ６５％ꎬ 中性蛋白质的比例为

３２.８９％~ ３６􀆰 ７６％ꎬ碱性蛋白质的比例为 ３３.７７％~
４２􀆰 １１％ꎬ二级结构中无规则螺旋的比例为２６.２３％~
３０􀆰 ０６％ꎬα 螺旋的比例为２５.８１％~ ２９􀆰 ４９％ꎬβ 折叠

的比 例 为 ２５.１４％~ ２８􀆰 １８％ꎬ ＴＭ 的 比 例 分 布 为

０.８５％~１􀆰 ２８％ꎬ转运肽定位在分泌通路的比例为

９２.２１％~９７􀆰 ３７％ꎬ定位在线粒体的比例为１.３２％~
７􀆰 ７９％ꎬ保守结构域的数量为１３~ １８ 个ꎮ 推测上述

不同菌株之间分泌蛋白质理化性质特征差异的原因

与菌株的生存环境、培养因素等有关ꎮ
通过对 Ｘ. ａｒｂｏｒｉｃｏｌａ ｐｖ. ｊｕｇｌａｎｄｉ 的分泌蛋白质

的疏水性进行分析ꎬ明确亲水性蛋白和疏水性蛋白

质平均有 ５６ 个和 １８ 个ꎬ然而ꎬ通过蛋白质数据库在

线分析理化性质ꎬ明确亲水性蛋白质和疏水性蛋白

质平均有 ５７ 个和 １７ 个ꎬ上述 ２ 种不同的预测方法

导致了不同的结果ꎮ 具体而言ꎬ在上述 ２ 种预测方

法中ꎬ有 １９ 个分泌蛋白质的疏水性结果存在差异

性ꎬ分别为 ＣＦＢＰ２５２８ 菌株 (ＷＰ ＿ ０１６９０１４５４. １)、
ＣＦＢＰ７１７９ 菌株(ＷＰ＿０１６９０１４５４.１、ＷＰ＿０１６９０２９２１.
１、 ＷＰ ＿ ０２６０６４１１２. １ )、 ＣＦＢＰ８２５３ 菌 株 ( ＷＰ ＿
０１６９０１４５４.１、ＷＰ ＿０１６９０２９２１. １、ＷＰ ＿０２６０６４１１２. １、
ＷＰ ＿ ０５３０４５５８９. １ )、 ＤＷ３Ｆ３ 菌株 ( ＰＭＲ８９１３２. １、
ＰＭＲ８９３５２.１、ＰＭＲ８９４１７.１)、Ｊ３０３ 菌株(ＯＡＨ７９９５５.
１、 ＯＡＨ７９２５０. １、 ＯＡＨ７６９７１. １)、 ＮＣＰＰＢ１４４７ 菌株

(ＷＰ ＿ ０１６９０１４５４. １、 ＷＰ ＿ ０１６９０２９２１. １、 ＷＰ ＿
０２６０６４１１２. １、 ＷＰ ＿ ０２６０６４３４８. １ )、 Ｘａｊ４１７ 菌 株

(ＡＫＵ５１４７１.１)ꎬ进一步对比分析ꎬ发现 ２ 种方法所

预测的值相差最小为 ０􀆰 １８３ꎬ相差最大为 １２􀆰 ９９２ꎬ造
成上述差异的原因有待进一步明确ꎮ

同时ꎬ对核桃细菌性黑斑病菌分泌蛋白质所具

有的保守结构域进行分析ꎬ具有明显保守结构域的

分泌蛋白质所占比例仅为 ２１􀆰 ３５％ꎬ推测上述具有

不同结构域的分泌蛋白质在实现核桃细菌性黑斑病

菌侵染核桃后所具有的功能具有多样性特点ꎮ
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