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摘 要：胶孢炭疽菌侵染众多植物引起的炭疽病，给各国农林业生产造成了巨大经济损失．RGS作为植物病 

原菌 G蛋白信号转导过程中的重要调节因子 ，在众多生理生化过程中发挥着重要作用．本研究基于前期研究所获得 

的胶孢炭疽菌中所含有的 12个 RGS，通过保守结构域、理化性质、疏水性、细胞信号肽、跨膜区结构、亚细胞定位以 

及二级结构等生物信息学分析，明确上述 RGS在保守结构域、理化性质、疏水性、信号肽、跨膜区域 、二级结构等方面 

均具有较大的一致性特点 ；此外 ，通过对上述 RGS进行遗传关 系比较分析 ，发现不同菌株 中的 RGS彼此之 间具有较 

近的亲缘关系．该研究为深入开展胶孢炭疽菌 RGS功能研究打下 坚实的理论基础． 
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胶孢炭疽菌[Colletotrichum gz0eos 0，- o Ps(Penz．)Penz．et Sacc．]可以侵染多种植物引起炭疽病 ，目 

前已经报道的植物主要有桃、板栗、芒果、柿树、枇杷、苹果、核桃、橡胶、砀山梨等众多重要的经济林树种，以 

及蒜薹、番木瓜 、葡萄、草莓 、麦冬等_】j，给生产上带来了较大的经济损失．前人对该菌的研究主要集中于形态 

特征、生活史以及遗传关系、致病基因等方面 ]，随着炭疽菌属中的禾谷炭疽菌(Colletotrichum graminicola 

(Cesati)Wilson)、希金斯炭疽菌 (Colletotrichurn higginsanum Sacc．)全基因组序列的公布 ]，为同属于该 

属病菌的胶孢炭疽菌的研究提供了重要的便利条件． 

G蛋白信号调控因子(Regulators of G protein Signaling，RGS)，所具有的主要功能在于通过促进 G蛋 

白a亚基(Ga)耦连的 GTP水解，使 Ga和G137亚基发生重新聚合，导致 G蛋白失活而实现快速关闭上述信 

号途径 ，即对异三聚体 G蛋 白途径具有负调控作用口 ]．基于此 ，学术界对真菌 RGS的研究从其结构特征、 

定位情况以及功能等方面开展 了大量工作 I．然而，对于一些真菌中 RGS的功能了解却十分有限[5]，现已明 

确真菌中的 RGS多与菌丝生长发育过程中的有性生殖调控以及侵染过程中的次生代谢产物、色素合成等过 

程有关 引． 

前期利用 S．cerevisiae$288c中已经报道的 4个典型 RGS氨基酸序列，通过在炭疽菌属蛋白质数据库 

中进行 Blastp比对分析，以及通过关键词搜索，获得与酿酒酵母 RGS同源的 C．graminicola，C．higginsia一 

?'lUre序列，明确 C．graminicola，C．higginsianum中分别所存在 6个、5个 RGS，并根据其氨基酸大小，分别 

命名为 CgRGS1，CgRGS2，CgRGS3，CgRGS4，CgRGS5，CgRGS6，ChRGS1，ChRGS2，ChRGS3，ChRGS4， 

ChRGS5 E 】
． 目前，对于 c．gzDeos or o Ps RGS生物信息学的分析尚未见报道，本研究基于上述发现的 

RGS氨基酸序列，在美国国家生物信息中心(NCBI)在线进行同源序列搜索，获得胶 C．g 0eo or 0 P Na 

ra gc5(缩写为CgN)，C．g ogos户or o Ps Cg一14(缩写为 Cgl4)中存在的 RGS序列，利用生物信息学预测网 

站对其进行保守结构域分析、理化性质分析、疏水性分析、二级结构预测、信号肽分析以及跨膜区结构分析、 

亚细胞定位等分析，以期为进一步开展该菌 RGS的后续研究提供重要的理论指导． 
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1 材料与方法 

韩长志：胶抱炭疽菌 RGS蛋白生物信息学分析 

1．1 材料 

依据禾谷炭疽菌 RGS的名称，对所获得的胶孢炭疽菌 RGS分别进行命名(表 1)． 

表 1 胶孢炭疽菌 RGS基本情况 
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1．2 方 法 

1．2．1 保守结构域预测 利用 SMART网站 在线分析 RGS所具有的保守结构域特征． 

1．2．2 蛋白质理化性质及疏水性预测 利用蛋白质数据库口 在线进行分析预测 RGS等电点、分子质量及 

氨基酸组成等特征．利用 Protscale程序口 对 RGS进行疏水性测定． 

1．2．3 蛋白质转运肽及信号肽预测 对蛋白质转运肽的预测利用 TargetP 1。1 Server在线分析实现 ”]， 

信号肽 的预测则是利用 SignalP 3．0 Server【】 在线分析实现． 

1．2．4 蛋白质二级结构及跨膜区结构预测 对蛋白质二级结构预测采用PHD【1 在线分析实现．同时，对 

RGS的跨膜区结构预测，利用 TMHMM Server v．2．0实现_l引． 

1．2．5 亚细胞定位分析 对 RGS进行亚细胞定位分析，利用 ProtComp v9．0实现口 ，以期获得蛋白质的 

定位情况． 

1．2．6 系统进化树构建 利用 ClustalX 阳对 CgN以及 Cg14中所含 RGS氨基酸序列进行多重比对分析， 

随后利用MEGA 5．2．2软件[1 构建系统进化树：采用邻近法构建系统发育树，各分支之间的距离计算采用 

p-distance模型，系统可信度检测采用 自举法重复 1 000次进行． 

2 结果与分析 

2．1 胶孢炭疽菌 12个 RGS均具有典型的保守域 

利用 SMART在线分析，结果显示，CgN以及 Cgl4中所含的12条 RGS序列均具有典型的 RGS保守 

域结构，同时，还具有诸如DEP，PAC，PXA、PX等保守结构域(图 1)．这与Aspergillus nidulans，Gibberella 

zeae，Cryptococcus neoformans，Magnaporthe oryzae中所含有 RGS的结构相似_6]．另外，对上述 12条 

RGS序列分别进行保守结构域对比分析，结果显示，除 CgNRGS4和 Cg14RGS4在所含 RGS保守结构域及 

其位置方面存在一定差异外，其他 RGS在保守结构域及其位置方面均存在着较大的一致性(图1)． 

通 过 TMHMM Server v．2．0分 析，CgNRGS1，Cg14RGS1。CgNRGS4，Cgl4RGS4，CgNRGS5， 

Cg14RGS5均 不 具有 典 型 的跨 膜 区结 构 ，而 CgNRGS2，Cgl4RGS2，CgNRGS3，Cg14RGS3，CgNRGS6， 

Cgl4RGS6均具有数量不同的跨膜结构，上述结果与 SMART在线分析结果一致(图 1)，具体而言，CgN— 
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2．3 转运肽及信号肽特征 

通过分析，胶孢炭疽菌中含有的12个 RGS定位具有一致性特点，即CgNRGS1和Cgl4RGS1均定位于 

线粒体，CgNRGS2和 Cgl4RGS2，CgNRGS4和 Cgl4RGS4，CgNRGS5和 Cgl4RGS5均定为于分泌途径上， 

CgNRGS3和 Cg14RGS3，CgNRGS6和Cg14RGS6均定位于分泌途径上． 

经过 SingnalP 3．0分析，无论是经NN计算还是经HMM 分析，胶孢炭疽菌中12个 RGS均未发现有明 

显的信号肽序列(数据未显示)． 

2．4 二级结构预测 

二级结构预测显示，除CgNRGS4和Cg14RGS4外，CgN以及 Cgl4中对应的 RGS，在所含的a螺旋、J3 

转角以及无规卷曲方面所 占的比例较为一致(图 3)． 

＼  

上丑 

图3胶孢炭疽菌 RGS二级结构特征分析 

2．5 亚细胞定位分析 

胶孢炭疽菌中12个 RGS亚细胞定位情况不尽相同，具体而言，CgNRGS1和 Cgl4RGS1、CgNRGS5和 

Cgl4RGS5均定位于细胞核内，CgNRGS2和 Cgl4RGS2定位于质膜上，CgNRGS3和 Cgl4RGS3定位于内 

质网上，CgNRGS4和 Cgl4RGS4定位于细胞质 内，CgNRGS6和 Cg14RGS6定位于线粒体上 (数据未 

显示)． 

2．6 遗传关系 

通过对 CgN以及 Cgl4中所含的 12个 RGS序列进行聚类分析，结果显示，CgNRGS1和 Cgl4RGS1， 

CgNRGS2和 Cgl4RGS2，CgNRGS3和 Cgl4RGS3，CgNRGS4和 Cgl4RGS4，CgNRGS5和 Cgl4RGS5， 

CgNRGS6和 Cgl4RGS6彼此之间亲缘关系较近，这与通过保守结构域、理化性质、疏水性、二级结构分析所 

得出的结果相一致；除去菌株方面的差异外，就每一个 RGS聚类结果而言，RGS1与 RGS3亲缘关系较近， 

RGS2与 RGS5亲缘关系较近(图 4)． 

3 结论与讨论 

C．gzoeo o 0 s侵染多种经济林植物、观赏植物而引起炭疽病，给农林业生产上造成巨大的经济损 

失．目前，该菌对多菌灵、甲基托布津、苯菌灵等苯并咪唑类药剂产生抗药性情况已经引起广泛关注，对其开 

展新的药剂筛选以及新的作用机制或靶标的药剂开发具有重要的理论意义．深入解析该病菌致病因子，有助 

于为开发防治该病害的药剂提供重要的理论意义．目前，已经明确有 MAPK，cAMP以及 G蛋白信号等三种 

保守途径，参与植物病原菌的上述过程，而 RGS作为 G蛋白信号转导过程中重要的调节因子，对其开展深 

入研究具有重要的意义． 

本研究通过利用前期所获得的 C．gz0 0s 0以0 P512个典型的 RGS氨基酸序列，利用 SMART，Sig— 
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naIP，TMHMM 等生物信息学分析网站，对其进行保守结构域、理化性质、疏水性、信号肽、跨膜区域、二级结 

构等分析，结果表明CgN以及Cgl4中所含有的RGS除在亚细胞定位外，其他方面均具有较大的一致性；此 

外，通过 对上 述 12个 RGS进 行遗 传关 系 比较分 析，发 现 CgNRGS1和 Cgl4RGS1，CgNRGS2和 

Cgl4RGS2，CgNRGS3和 Cgl4RGS3，CgNRGS4和 Cgl4RGS4，CgNRGS5和 Cgl4RGS5，CgNRGS6和 

Cgl4RGS6彼此之间亲缘关系较近． 

- — — — — — — — — — 叫  

0．1 

图4胶孢炭疽菌 RGS遗传关系分析 

目前，与C．gloeosporioides同属于炭疽菌属中的C．graminicola与C．higginsianum均已经完成了基 

因组测序工作，这对于开展炭疽属真菌致病基因的研究起到了重要推动作用．同时，随着云南省大面积发展 

核桃经济林种植，使得一些病虫害发生较为严重，特别是由C．gzoeo o o s引起的炭疽病，给当地生产 

上造成巨大的经济损失，深入开展该菌 RGS等致病基因的研究具有非常重要的理论指导和生产实践意义． 
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Bioinformaties Analysis on Regulators of G-protein 

Signaling in Colletotrichum GZoeD porioidP 

HAN Changzhi 

(College of Forestry；The Key Laboratory of Forest Disaster W arning and Control of 

Yunnan Province，Southwest Forestry University，Kunming 650224，China) 

Abstract：Colletotrichum gloeosporioides can infect many plants，which caused huge economic losses in agriculture and 

forestry production in many countries．As the important regulatory factor of plant pathogens G protein signal transduction RGS 

plays an important role in many physiological and biochemical processes．Based on the l 2 typical RGS sequences have been re— 

ported in C gZ0e0 户0r 0 s bioinformatics analysis have been analyzed including conserved domain，the signal peptide，trans— 

membrane domain structure and the secondary structure In addition，analysis of genetic relationships through comparative 1 2 

RGSs in C gloeosporioides each RGS in C．gloeosporioides Cg一14 and C．gloeosporioides Nara gc5 has a high sequence homolo— 

gY and close genetic relationship．The study can provide strong theoretical foundation to research the function of RGS in C 

gtoeos porioides． 

Keywords：Colletotrichum gloeosporioides；RGS；signal peptide~secondary structure 


