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　 　 摘要:　 黄单胞菌(Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｓ ｃａｍｐｅｓｔｒｉｓ)作为诸多革兰氏阴性细菌之一ꎬ主要危害十字花科农作物和核桃、
杧果等经济林植物ꎮ 前人对植物病原细菌、真菌等的分泌蛋白和相关蛋白质开展了预测及分析研究ꎬ明确其分泌

蛋白在致病过程中具有非常重要的作用ꎮ 本研究以已经公布全基因组序列的黄单胞菌 Ｘ. ｃａｍｐｅｓｔｒｉｓ Ｂ１００、Ｘ.
ｃａｍｐｅｓｔｒｉｓ ｐｖ.ｃａｍｐｅｓｔｒｉｓ ｓｔｒ.８００４、Ｘ. ｃａｍｐｅｓｔｒｉｓ ＣＮ１４ 中的蛋白质序列为基础ꎬ结合细菌中分泌蛋白的基本特征ꎬ采用

在线分析程序(包括 ＳｉｇｎａｌＰ ｖ５.０、ＰｒｏｔＣｏｍｐ ｖ９.０ 等)对上述 ３ 个黄单胞菌的分泌蛋白序列进行预测和分析ꎬ明确上

述细菌中分别含有 １３５ 个、１２８ 个、１３５ 个分泌蛋白ꎬ并对分泌蛋白所具有的基本特征开展分析ꎬ为深入研究黄单胞

菌分泌蛋白的功能打下理论基础ꎮ
关键词:　 黄单胞菌ꎻ 全基因组ꎻ 信号肽ꎻ 生物信息学
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　 　 植物作为生物界的重要生产者ꎬ其在生长过程

中始终面临着诸如真菌、细菌等微生物的侵害[１]ꎮ
在危害茄科、十字花科以及胡桃科等多种重要经济

作物的诸多病原细菌中ꎬ 尤以黄单胞菌 ( Ｘａｎ￣
ｔｈｏｍｏｎａｓ ｃａｍｐｅｓｔｒｉｓ)造成的危害较重ꎬ该病菌在分类

３５



上属于假单胞菌科(Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ)黄单胞菌属

(Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｓ) [２]ꎮ 国内外学者对于该菌的研究主

要集中于基因功能[３]、效应蛋白[４]、该菌与黄原胶

的作用关系[５]以及分类[６] 等方面ꎮ 前人研究发现ꎬ
细菌的致病机制主要是通过分泌系统将其分泌蛋白

输入植物组织中ꎬ其效应分子蛋白质往往通过与植

物防卫反应的相关分子发生作用ꎬ进一步促进其在

植物中的定殖、扩展以及对植物产生危害ꎮ
近些年ꎬ学术界对植物病原菌(真菌、细菌以及

卵菌等)分泌蛋白开展了诸多研究工作[７]ꎬ例如ꎬ稻
瘟病菌[８]、致病疫霉[９]、大丽轮枝菌[１０]、黄单胞菌

ＶＩ 型分泌蛋白[１１]以及细菌性黑斑病菌[１２]的分泌蛋

白等ꎮ 作为危害农林生产的非常重要的黄单胞菌属

细菌ꎬ其全基因组序列已经被测序ꎬ然而ꎬ尚未见关

于黄单胞菌分泌蛋白的预测及特性的研究报道ꎬ严
重影响着学术界对于该病菌致病机制的解析ꎮ

为了更好地明确黄单胞菌中分泌蛋白的数量

及特征情况ꎬ本研究选择全基因组序列已经公布的

３ 种 黄 单 胞 菌 Ｘ. ｃａｍｐｅｓｔｒｉｓ Ｂ１００、 Ｘ. ｃａｍｐｅｓｔｒｉｓ
ＣＮ１４、Ｘ. ｃａｍｐｅｓｔｒｉｓ ｐｖ. ｃａｍｐｅｓｔｒｉｓ ｓｔｒ.８００４(分别简称

为 ＸＣＢ１００、ＸＣＣＮ１４、ＸＣ８００４)ꎬ根据分泌蛋白具有

的典型特征ꎬ从信号肽、亚细胞定位以及跨膜结构等

方面入手ꎬ利用生物信息学分析软件ꎬ对上述黄单胞

菌中的分泌蛋白进行预测并对其信号肽、氨基酸残

基等性质进行特征分析ꎬ同时与同属不同种的细菌

性黑斑病菌分泌蛋白[１２]进行对比和分析ꎬ以期为深

入开展黄单胞菌侵入寄主植物过程中分泌蛋白的作

用解析奠定坚实的理论基础ꎬ并为后续开展生物学

试验验证打下基础ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 分泌蛋白序列来源

黄单胞菌Ｘ. ｃａｍｐｅｓｔｒｉｓ Ｂ１００(ＸＣＢ１００)、Ｘ. ｃａｍｐｅｓ￣
ｔｒｉｓ ＣＮ１４(ＸＣＣＮ１４)、Ｘ. ｃａｍｐｅｓｔｒｉｓ ｐｖ.ｃａｍｐｅｓｔｒｉｓ ｓｔｒ.８００４
(ＸＣ８００４)的全蛋白质组序列来源于美国国家生物技术

信息中心(ＮＣＢＩ)ꎬ上述菌株登录号分别为 ＧＣＡ＿
００００７０６０５.１、ＧＣＡ＿０００４０１７３５.２、ＧＣＡ＿００００１２１０５.１ꎮ
１.２　 分泌蛋白的预测

根据分泌蛋白的基本特征ꎬ利用 ＳｉｇｎａｌＰ ｖ５.
０[１３]、ＰｒｏｔＣｏｍｐ ｖ９.０[１４]、ＴＭＨＭＭ ｖ２.０[１５]、Ｐｈｏｂｉｕｓ[１６]

分别预测分析蛋白质信号肽并预测其亚细胞定位ꎬ同
时排除具有跨膜结构的蛋白质ꎮ 再利用 ＴａｒｇｅｔＰ ｖ２.

０[１７]、ＴａｔＰ ｖ１.０[１８] 和 ＬｉｐｏＰ ｖ１.０[１９] 预测分析转运肽、
信号肽酶识别位点和脂蛋白等ꎬ排除定位在胞内细胞

器的蛋白质ꎮ 关于黄单胞菌中分泌蛋白的获取方法ꎬ
具体规则及步骤参考文献[２０]ꎮ
１.３　 分泌蛋白基本特征分析

利用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ ２０１０ 统计和分析分泌蛋

白中的氨基酸残基和信号肽特征ꎬ并用 Ｏｒｉｇｉｎ ２０１９
作图软件作图ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 分泌蛋白的数量预测及所占比例

基于细菌中分泌蛋白所具有的典型特征(在 Ｎ
端含有信号肽、无跨膜结构域、无糖基磷脂酰肌醇

(ＧＰＩ)锚定位点ꎬ且不定位于胞内细胞器等)ꎬ采用

多种 生 物 信 息 学 分 析 软 件 对 ３ 个 黄 单 胞 菌

(ＸＣＢ１００、ＸＣＣＮ１４、ＸＣ８００４)中的蛋白质序列进行

筛选ꎮ 结果表明ꎬ通过 ＳｉｇｎａｌＰ ｖ５.０ 预测ꎬ黄单胞菌

ＸＣＢ１００、ＸＣＣＮ１４ 和 ＸＣ８００４ 中具有典型信号肽序

列的蛋白质数量分别为 ７１４ 个、７１２ 个和 ６４６ 个ꎬ占
总蛋白质数量的比例分别为 １７􀆰 １０％、１７􀆰 ２６％和

１５􀆰 ０２％(图 １)ꎮ 进一步通过 ＰｒｏｔＣｏｍｐ ｖ９.０ 预测软

件对上述蛋白质进行亚细胞定位分析ꎬ结果显示ꎬ
ＸＣＢ１００ 中 １３６ 个蛋白质定位在细胞外ꎬ其余 ５７８ 个

蛋白质分别定位在细胞质膜、胞内细胞器和细胞质ꎻ
ＸＣＣＮ１４ 中 １３５ 个蛋白质定位在细胞外ꎬ其余 ５７７
个蛋白质则分布在细胞质膜、胞内细胞器和细胞质

中ꎻＸＣ８００４ 中 １２８ 个蛋白质定位在细胞外ꎬ其余

５１８ 个蛋白质分布在细胞质膜、胞内细胞器和细胞

质(图 １)ꎮ

图 １　 ３ 种黄单胞菌中分泌蛋白确定过程的蛋白质亚细胞定位

情况

Ｆｉｇ.１　 Ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ ｔｈｅ ｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ
ｏｆ ｓｅｃｒｅｔｏｒｙ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ ｔｈｒｅｅ Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｓ ｃａｍｐｅｓｔｒｉｓ
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　 　 由于上述分析结果尚不能完全确定细菌中的分

泌蛋白ꎬ进一步利用 ＴＭＨＭＭ ｖ２. ０、 Ｐｈｏｂｉｕｓ 以及

ＴａｔＰ、ＬｉｐｏＰ 等生物信息学分析软件对上述获得的蛋

白质进行分析筛选ꎮ 结果表明ꎬ黄单胞菌 ＸＣＢ１００、
ＸＣＣＮ１４ 和 ＸＣ８００４ 中不具有跨膜结构域的蛋白质

数量分别为 １３５ 个、１３５ 个和 １２８ 个ꎬ含有脂蛋白信

号肽的蛋白质数量则分别有 ５９ 个、５８ 个和 ５２ 个ꎬ
含有信号肽酶的蛋白质数量分别为 １０ 个、１３ 个和

１４ 个ꎮ 经过上述分析ꎬ最终明确黄单胞菌 ＸＣＢ１００、
ＸＣＣＮ１４ 和 ＸＣ８００４ 中具有典型特征的分泌蛋白数

量分别为 １３５ 个、１３５ 个、１２８ 个(表 １)ꎮ

表 １　 ３ 个黄单胞菌中分泌蛋白的预测结果

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｓｅｃｒｅｔｏｒｙ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ ｔｈｒｅｅ Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｓ ｃａｍｐｅｓｔｒｉｓ

预测程序或数据库　 　 　 项　 目　 　 　 　 　
不同菌株的分泌蛋白数量(个)与占比

ＸＣＢ１００ ＸＣＣＮ１４ ＸＣ８００４

ＮＣＢＩ 蛋白质总数 ４ １７５(１００.００％) ４ １２４(１００.００％) ４ ２９９(１００.００％)

ＳｉｇｎａｌＰ ｖ５.０ 含有信号肽的蛋白质 ７１４(１７.１０％) ７１２(１７.２６％) ６４６(１５.０３％)

ＰｒｏｔＣｏｍｐ ｖ９.０ 胞外蛋白质 １３６(３.２６％) １３５(３.２７％) １２８(２.９８％)

ＴＭＨＭＭ ｖ２.０ 不具有跨膜结构域及具有 １ 个跨膜结
构域的蛋白质

１３５(３.２３％) １３５(３.２７％) １２８(２.９８％)

Ｐｈｏｂｉｕｓ 不具有跨膜结构域及具有 １ 个跨膜结
构域的蛋白质

１３５(３.２３％) １３５(３.２７％) １２８(２.９８％)

ｂｉｇ￣ＰＩ ｐｒｅｄｉｃｔｏｒ 不具有糖基磷脂酰肌醇(ＧＰＩ)锚定蛋
白的蛋白质

１３５(３.２３％) １３５(３.２７％) １２８(２.９８％)

ＴａｒｇｅｔＰ ｖ２.０ 非胞内细胞器蛋白质 １３５(３.２３％) １３５(３.２７％) １２８(２.９８％)

ＬｉｐｏＰ ｖ１.０ 脂蛋白信号肽 ５９(１.４１％) ５８(１.４１％) ５２(１.２１％)

ＴａｔＰ ｖ１.０ 信号肽酶 １０(０.２４％) １３(０.３２％) １４(０.３３％)

－ 具有典型特征的分泌蛋白 １３５(３.２３％) １３５(３.２７％) １２８(２.９８％)
括号内数据为分泌蛋白数量占总蛋白质数量的比例ꎮ

２.２　 分泌蛋白的氨基酸序列长度及组成分析

为了更加清晰地明确分泌蛋白的氨基酸序列

长度及组成ꎬ本研究对黄单胞菌 ＸＣＢ１００、ＸＣＣＮ１４
和 ＸＣ８００４ 中分泌蛋白的氨基酸长度进行进一步统

计分析ꎬ结果显示ꎬＸＣＢ１００ 中的分泌蛋白大小多集

中于１００~３００ ａａꎬ所占比例为 ７６􀆰 ３％ꎻＸＣ８００４ 中的

分泌蛋白大小多集中于１００~ ３００ ａａꎬ所占比例为

７８􀆰 ５２％ꎻ而 ＸＣＣＮ１４ 中的分泌蛋白大小多集中于

１００~２５０ ａａꎬ所占比例为 ６９􀆰 ５３％(图 ２)ꎮ 上述分析

结果表明ꎬ黄单胞菌中的分泌蛋白的氨基酸长度主

要集中在１００~２５０ ａａꎬ属于小分子蛋白质ꎮ
　 　 同时ꎬ对上述 ３ 种黄单胞菌中分泌蛋白的氨基

酸组成情况进行分析ꎬ结果表明ꎬ３ 种黄单胞菌中分

泌蛋白的氨基酸组成情况较为相似ꎬ其中尤以 Ａ(丙
氨酸) 在分泌蛋白中的含量最高ꎬ 所占比例为

１２􀆰 ５％ꎬ而以 Ｃ(半胱氨酸)在分泌蛋白中的含量最

低ꎬ所占比例为 １.５％ꎬ另外ꎬ诸如 Ｇ(甘氨酸)、Ｌ(亮
氨酸)、Ｒ(精氨酸)、Ｖ(缬氨酸)等含量也具有较高

的比例ꎬ分别为 ８.７％、８.８％、７.０％、６.９％(图 ３)ꎮ

图 ２　 ３ 种黄单胞菌中分泌蛋白的氨基酸序列长度分布情况对

比

Ｆｉｇ.２　 Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｌｅｎｇｔｈ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｉｎ ｓｅｃｒｅｔｏｒｙ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｏｆ
ｔｈｒｅｅ Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｓ ｃａｍｐｅｓｔｒｉｓ

２.３　 分泌蛋白的信号肽特征分析

对上述分泌蛋白信号肽开展进一步分析ꎬ结果

表明ꎬ黄单胞菌 ＸＣＢ１００、ＸＣＣＮ１４ 和 ＸＣ８００４ 中的分

泌蛋白信号肽长度多集中于１９~ ２６ ａａꎬ所占比例分

别为 ７７􀆰 ９４％、７６􀆰 ４７％和 ７４􀆰 ４２％ꎬ尤以长度为 ２１ ａａ
和 ２２ ａａ 的蛋白质数量居多(图 ４)ꎮ

５５覃　 悦等:基于全基因组序列的黄单胞菌分泌蛋白质预测及其特征分析



Ａ、Ｃ、Ｄ、Ｅ、Ｆ、Ｇ、Ｈ、Ｉ、Ｋ、Ｌ、Ｍ、Ｎ、Ｐ、Ｑ、Ｒ、Ｓ、Ｔ、Ｖ、Ｗ、Ｙ 分别代表

丙氨酸、半胱氨酸、天冬氨酸、谷氨酸、苯丙氨酸、甘氨酸、组氨

酸、异亮氨酸、赖氨酸、亮氨酸、甲硫氨酸、天冬酰胺、脯氨酸、谷
氨酰胺、精氨酸、丝氨酸、苏氨酸、缬氨酸、色氨酸、酪氨酸ꎮ
图 ３　 ３ 种黄单胞菌中分泌蛋白的氨基酸残基分布情况对比

Ｆｉｇ.３　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｒｅｓｉｄｕｅｓ ｉｎ ｓｅｃｒｅｔｏｒｙ ｐｒｏｔｅｉｎｓ
ｆｒｏｍ ｔｈｒｅｅ Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｓ ｃａｍｐｅｓｔｒｉｓ

图 ４　 ３ 种黄单胞菌中分泌蛋白信号肽长度特征分析

Ｆｉｇ.４　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｌｅｎｇｔｈ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｓｉｇｎａｌ ｐｅｐｔｉｄｅｓ ｏｆ ｓｅ￣
ｃｒｅｔｏｒｙ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｆｒｏｍ ｔｈｒｅｅ Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｓ ｃａｍｐｅｓｔｒｉｓ

２.４　 信号肽切割位点特征分析

进一步对 ３ 种黄单胞菌分泌蛋白中所具有的

信号肽切割位点进行特征分析ꎬ结果表明ꎬ黄单胞菌

ＸＣＢ１００ 中分泌蛋白的氨基酸残基数量占比以丙氨

酸最高ꎬ为 ２１􀆰 ７５％ꎬ谷氨酸的数量占比最低ꎬ仅为

０􀆰 １３％ꎬ其他氨基酸残基数量占比由高到低依次为

亮氨酸、丝氨酸、缬氨酸、甲硫氨酸、苏氨酸、甘氨酸、
精氨酸、脯氨酸、半胱氨酸、异亮氨酸、苯丙氨酸、赖
氨酸、色氨酸、组氨酸、天冬酰胺、谷氨酰胺、酪氨酸、
天冬氨酸(图 ５)ꎮ 此外ꎬ在信号肽切割位点－３、－２、
－１、１、２ 处ꎬ丙氨酸、亮氨酸、丙氨酸、丙氨酸、脯氨酸

的 数 量 占 比 最 高ꎬ 分 别 为 ６９􀆰 ６３％、 １４􀆰 ８１％、
７２􀆰 ５９％、３２􀆰 ５９％、１７􀆰 ７８％ (图 ５)ꎮ 氨基酸的组成

在￣３ 和￣１ 位点上相对比较保守ꎬ属于丙氨酸￣任意氨

基酸￣丙氨酸(Ａ￣Ｘ￣Ａ)类型ꎬ在￣３位点上ꎬ除丙氨酸

之外ꎬ半胱氨酸、甘氨酸、亮氨酸、丝氨酸、苏氨酸、缬
氨酸的数量占比分别为 ７􀆰 ４１％、 ３􀆰 ７０％、 ２􀆰 ９６％、
２􀆰 ９６％、４􀆰 ４４％、８􀆰 ８９％ꎬ而天冬氨酸、谷氨酸、苯丙氨

酸、组氨酸、异亮氨酸、赖氨酸、甲硫氨酸、天冬酰胺、
脯氨酸、谷氨酰胺、精氨酸、色氨酸、酪氨酸数量所占

比例均为 ０ꎻ在－１位点ꎬ除了丙氨酸外ꎬ半胱氨酸、甘
氨酸、脯氨酸、丝氨酸、苏氨酸数量所占比例分别为

１１􀆰 １１％、１０􀆰 ３７％、０􀆰 ７４％、２􀆰 ０６％、２􀆰 ２２％(图 ５)ꎮ

Ａ、Ｃ、Ｄ、Ｅ、Ｆ、Ｇ、Ｈ、Ｉ、Ｋ、Ｌ、Ｍ、Ｎ、Ｐ、Ｑ、Ｒ、Ｓ、Ｔ、Ｖ、Ｗ、Ｙ 分别代表

丙氨酸、半胱氨酸、天冬氨酸、谷氨酸、苯丙氨酸、甘氨酸、组氨

酸、异亮氨酸、赖氨酸、亮氨酸、甲硫氨酸、天冬酰胺、脯氨酸、谷
氨酰胺、精氨酸、丝氨酸、苏氨酸、缬氨酸、色氨酸、酪氨酸ꎮ
图 ５　 黄单胞菌 Ｂ１００ 中分泌蛋白信号肽切割位点特征分析

Ｆｉｇ.５ 　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｃｌｅａｖａｇｅ ｓｉｔｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｓｉｇｎａｌ ｐｅｐ￣
ｔｉｄｅｓ ｏｆ ｓｅｃｒｅｔｏｒｙ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｓ ｃａｍｐｅｓｔｒｉｓ
Ｂ１００

　 　 黄单胞菌 ＸＣＣＮ１４ 分泌蛋白氨基酸组成成分

中ꎬ尤以丙氨酸数量所占比例最高ꎬ为 ２１􀆰 ４４％ꎻ谷
氨酸的数量占比最低ꎬ仅为 ０􀆰 ０７％ꎬ其他氨基酸残

基的数量占比由高到低依次为亮氨酸、丝氨酸、缬氨

酸、甲硫氨酸、苏氨酸、甘氨酸、精氨酸、脯氨酸、半胱

氨酸、苯丙氨酸、异亮氨酸、赖氨酸、色氨酸、谷氨酰

胺、天冬酰胺、组氨酸、酪氨酸、天冬氨酸ꎮ 此外ꎬ在
信号肽切割位点￣３、￣２、￣１、１、２ 处ꎬ丙氨酸、亮氨酸、
丙氨酸、丙氨酸、脯氨酸的数量占比最高ꎬ分别为

６７􀆰 ４１％、 １３􀆰 ３３％、 ７４􀆰 ０７％、 ３１􀆰 ８５％、 １７􀆰 ０３％ ( 图

６)ꎮ 氨基酸的组成在￣３ 和￣１ 位点上相对比较保守ꎬ
属于 Ａ￣Ｘ￣Ａ 类型ꎬ在￣３ 位点上ꎬ除丙氨酸之外ꎬ半胱

氨酸、甘氨酸、亮氨酸、丝氨酸、苏氨酸、缬氨酸数量

所占比例分别为 ７􀆰 ４１％、４􀆰 ４４％、３􀆰 ７０％、３􀆰 ７０％、
５􀆰 １９％、８􀆰 １５％ꎬ而天冬氨酸、谷氨酸、苯丙氨酸、组
氨酸、异亮氨酸、赖氨酸、甲硫氨酸、天冬酰胺、脯氨

酸、谷氨酰胺、精氨酸、色氨酸、酪氨酸数量所占比例
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均为 ０ꎻ在￣１ 位点除了丙氨酸之外ꎬ半胱氨酸、甘氨

酸、丝氨酸、苏氨酸数量所占比例分别为 ８􀆰 ８９％、
９􀆰 ６３％、４􀆰 ４４％、２􀆰 ９６％(图 ６)ꎮ

Ａ、Ｃ、Ｄ、Ｅ、Ｆ、Ｇ、Ｈ、Ｉ、Ｋ、Ｌ、Ｍ、Ｎ、Ｐ、Ｑ、Ｒ、Ｓ、Ｔ、Ｖ、Ｗ、Ｙ 分别代表

丙氨酸、半胱氨酸、天冬氨酸、谷氨酸、苯丙氨酸、甘氨酸、组氨

酸、异亮氨酸、赖氨酸、亮氨酸、甲硫氨酸、天冬酰胺、脯氨酸、谷
氨酰胺、精氨酸、丝氨酸、苏氨酸、缬氨酸、色氨酸、酪氨酸ꎮ
图 ６　 黄单胞菌 ＣＮ１４ 中分泌蛋白信号肽切割位点特征分析

Ｆｉｇ.６　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｃｌｅａｖａｇｅ ｓｉｔｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｓｉｇｎａｌ ｐｅｐｔｉｄｅｓ
ｏｆ ｓｅｃｒｅｔｏｒｙ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｓ ｃａｍｐｅｓｔｒｉｓ ＣＮ１４

　 　 黄单胞菌 ＸＣ８００４ 分泌蛋白氨基酸残基组成

中ꎬ尤以丙氨酸数量所占比例最高ꎬ为 ２０􀆰 ４１％ꎬ谷
氨酸数量占比最低ꎬ仅为 ０􀆰 １７％ꎬ其他氨基酸按数

量占比由高到低排序依次为亮氨酸、丝氨酸、缬氨

酸、甲硫氨酸、苏氨酸、甘氨酸、精氨酸、脯氨酸、半胱

氨酸、苯丙氨酸、异亮氨酸、赖氨酸、组氨酸、天冬酰

胺、色氨酸、谷氨酰胺、酪氨酸、天冬氨酸ꎮ 此外ꎬ在
信号肽切割位点￣３、￣２、￣１、１、２ 处ꎬ丙氨酸、丝氨酸、
丙氨酸、丙氨酸、脯氨酸的数量占比最高ꎬ分别为

６４􀆰 ８４％、 １６􀆰 ４１％、 ７４􀆰 ２２％、 ２９􀆰 ６９％、 １６􀆰 ４１％ ( 图

７)ꎮ 氨基酸残基的组成在￣３ 和￣１ 位点上相对比较

保守ꎬ属于 Ａ￣Ｘ￣Ａ 类型ꎬ在￣３ 位点上ꎬ除丙氨酸之

外ꎬ半胱氨酸、甘氨酸、亮氨酸、甲硫氨酸、丝氨酸、苏
氨酸、缬氨酸数量所占比例分别为 １０􀆰 ９４％、３􀆰 １３％、
２􀆰 ３４％、１􀆰 ５６％、 ３􀆰 ９１％、 ４􀆰 ９６％、 ８􀆰 ５９％ꎬ而天冬氨

酸、谷氨酸、苯丙氨酸、组氨酸、异亮氨酸、赖氨酸、脯
氨酸、谷氨酰胺、精氨酸、色氨酸、酪氨酸数量所占比

例均为 ０ꎻ在￣１ 位点除了丙氨酸外ꎬ半胱氨酸、甘氨

酸、脯氨酸、丝氨酸、苏氨酸数量所占比例分别为

８􀆰 ５９％、８􀆰 ５９％、０􀆰 ７８％、５􀆰 ４７％、２􀆰 ３４％(图 ７)ꎮ

３　 讨 论

近年来ꎬ关于植物病原菌分泌蛋白和碳水化合

Ａ、Ｃ、Ｄ、Ｅ、Ｆ、Ｇ、Ｈ、Ｉ、Ｋ、Ｌ、Ｍ、Ｎ、Ｐ、Ｑ、Ｒ、Ｓ、Ｔ、Ｖ、Ｗ、Ｙ 分别代表

丙氨酸、半胱氨酸、天冬氨酸、谷氨酸、苯丙氨酸、甘氨酸、组氨

酸、异亮氨酸、赖氨酸、亮氨酸、甲硫氨酸、天冬酰胺、脯氨酸、谷
氨酰胺、精氨酸、丝氨酸、苏氨酸、缬氨酸、色氨酸、酪氨酸ꎮ
图 ７　 黄单胞菌 ８００４ 中分泌蛋白信号肽切割位点特征分析

Ｆｉｇ.７ 　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｃｌｅａｖａｇｅ ｓｉｔｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｓｉｇｎａｌ ｐｅｐ￣
ｔｉｄｅｓ ｏｆ ｓｅｃｒｅｔｏｒｙ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｓ ｃａｍｐｅｓｔｒｉｓ
ｐｖ.ｃａｍｐｅｓｔｒｉｓ ｓｔｒ. ８００４

物活性酶、效应分子等的研究已经成为植物病理学

研究的重点和难点[７]ꎮ 随着诸多植物病原菌全基

因组序列被测序ꎬ为深入开展上述病原菌致病基因

的研究提供了重要的数据支撑ꎮ 目前ꎬ包括本研究

小组在内的诸多国内外研究者对植物生物(如真

菌[８ꎬ１０ꎬ２１￣２３]和卵菌[２４] )分泌蛋白进行了大量的生物

信息学分析和预测工作ꎬ并对枯草芽孢杆菌、细菌性

黑斑病病菌等植物病原菌的分泌蛋白展开了预测工

作[１２]ꎮ 前人的研究结果表明ꎬ各类植物中的不同真

菌和细菌及卵菌中所含分泌蛋白的数量和所占比例

不完全相同[２０]ꎮ 其中ꎬ植物病原真菌分泌蛋白数量

占总蛋白质数量的比例约为３.６５％~９􀆰 ５８％[２５￣２６]ꎬ且
不同活体营养型病原菌之间存在着一定差异ꎻ卵菌

中含有的分泌蛋白数量占总蛋白质数量的比例约为

２.９６％~４􀆰 ０１％[２５]ꎻ细菌分泌蛋白数量占总蛋白质

数量的比例约为５.０５％~５􀆰 ４１％[１２]ꎮ
本研究通过生物信息学分析工具ꎬ对 ＸＣＢ１００、

ＸＣＣＮ１４、ＸＣ８００４ 等 ３ 个黄单胞菌菌株中的分泌蛋

白数量及所占比例进行分析ꎬ明确其所占比例为

２.９８％~３􀆰 ２７％ꎬ分泌蛋白数量和所占比例明显高于

细菌性黑斑病病菌[１２]ꎬ是什么原因最终造成上述现

象发生ꎬ有待于进一步对细菌的分泌蛋白展开更加

深入的研究ꎮ 上述分析结果与前人的研究成果表

明ꎬ植物病原真菌、卵菌以及细菌等不同物种之间ꎬ
甚至在不同群体不同物种之间以及同一群体不同物
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种之间ꎬ分泌蛋白的数量占比较为接近ꎬ这为未来学

术界进一步开展不同物种、不同群体以及同一群体

不同种之间分泌蛋白的功能共性化和差异化研究提

供了重要的参考ꎮ
无论是 ＸＣＢ１００、ＸＣＣＮ１４、ＸＣ８００４ 等 ３ 个黄单

胞菌菌株ꎬ还是前期开展的 ７ 个核桃细菌性黑斑病

病菌(Ｘ. ａｒｂｏｒｉｃｏｌａ ｐｖ. ｊｕｇｌａｎｄｉｓ)ꎬ均属于黄单胞菌

属细菌ꎬ本研究首次明确同一属不同种内细菌分泌

蛋白数量及所占比例存在差别ꎬ为进一步进行不同

种内细菌分泌蛋白功能解析提供了重要的研究思

路ꎮ 本研究选择 ３ 个黄单胞菌菌株开展分泌蛋白找

寻及特征分析工作ꎬ所获得的结果具有一定的典型

性和代表性ꎬ黄单胞菌属细菌作为危害植物的一大

类革兰氏阴性细菌ꎬ目前已经有多个黄单胞菌属细

菌种完成了全基因组序列测定工作ꎬ为未来进一步

实现该属细菌分泌蛋白预测及功能解析提供了重要

保障ꎮ 特别值得说明的是ꎬ在病原细菌侵染植物的

过程中ꎬ分泌蛋白发挥着极其重要的作用ꎬ而通过本

研究所获取的分泌蛋白在黄单胞菌侵染茄科和十字

花科等植物的过程中ꎬ是否全部蛋白质均发挥重要

作用ꎬ是否存在冗余性问题ꎬ均有待于后续科学研究

验证ꎮ
本研究基于黄单胞菌 ３ 个不同菌种中所具有

的４ １７５条、４ １２４条、４ ２９９条蛋白质序列ꎬ利用 Ｓｉｇ￣
ｎａｌＰ、ＰｒｏｔＣｏｍｐ、ＴＭＨＭＭ、Ｐｈｏｂｉｕｓ、ＬｉｐｏＰ、ＴａｔＰ 等生

物信息学分析软件分别获得了 １３５ 个、１３５ 个、１２８
个分泌蛋白ꎬ结果显示黄单胞菌中的分泌蛋白数量

明显高于细菌性黑斑病病菌中的分泌蛋白数量ꎮ 进

一步对比分析上述 ３ 个不同黄单胞菌菌株ꎬ明确了

其所含的分泌蛋白在氨基酸长度及组成、信号肽特

征方面的差异并不大ꎬ氨基酸数量所占比例与 ７ 个

核桃细菌性黑斑病病菌分泌蛋白也较为相似ꎬ信号

肽长度多集中于１９~ ２６ ａａꎬ且丙氨酸含量最多ꎬ为
２０％~２２％ꎬ在信号肽切割位点处ꎬ均属于 Ａ￣Ｘ￣Ａ 类

型ꎮ 研究发现ꎬ在病原细菌侵染植物的过程中分泌

蛋白发挥着极其重要的作用ꎬ即植物病原真菌、卵菌

以及细菌等不同物种之间ꎬ甚至在同一群体不同物

种之间ꎬ以及不同群体不同物种之间ꎬ所含有的分泌

蛋白数量占比较为接近ꎬ这为今后进一步开展不同

物种、不同群体以及同一群体不同物种之间分泌蛋

白的功能共性化和差异化研究提供了重要的参考ꎬ
并为深入开展上述病原菌致病基因的研究提供了重

要的数据支撑ꎮ 这些研究结果将为十字花科、茄科

等植物病理学研究提供参考依据ꎮ
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