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摘 要 ：禾谷炭疽菌侵染玉米、小麦等农作物引起的炭疽病，给各国农业生产造成了巨大经济损失．基于前期 

研究结果，以 630个分泌蛋白为基础序列，利用 CAT预测程序，对上述蛋白进行碳水化合物酶类蛋白(CAZymes)的 

找寻，明确该菌中CAZymes含有 267个，分为主要类别和复合类别两大类，前者包括 89个 GHs、53个 CBMs以及 

41个 AAs、28个 CEs、11个 PLs、2个 GTs；后者则包括 3O个 GHs／CBMs、10个 AAs／CBMs、1个 CEs／CBMs等．该 

研究为深入开展该病菌侵染植物的作用机制提供重要的理论基础． 
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禾谷炭疽菌(Colletotrichumgraminicola(Cesati)wilson)作为半活体体营养型病菌，可以侵染玉米、小 

麦等禾本科植物引起炭疽病，给各国农业生产造成巨大损失 ]．碳水化合物酶类(Carbohydrate—Active 

Enzymes，CAZymes)是病原菌侵染过程中突破寄主细胞第一道屏障——植物细胞壁的关键因素_6]．通过对 

不同营养类型的植物病原真菌进行分析发现，非活体营养型病原菌基因组比活体营养型病原菌具有更多的 

CAZymesl6 ]．因此，随着大量植物病原菌基因组测序的完成，通过大规模预测分析病原菌的基因组中碳水 

化合物酶类基因将为此类病原菌的防治提供更好的策略l_8]． 

碳水化合物活性酶类数据库是专业描述结构相关的酶催化或者是碳水化合物绑定(或者是功能域)模块 

的数据库，这些基因功能涉及水解、修饰、转移、断裂糖苷键 ]．碳水化合物结构(功能)活性酶类数据库(Car— 

bohydrate--Active enZYmes Database)_g 使病原菌胞外酶细胞壁降解酶活性基因的注释与聚类分析得到极 

大的加强[1 ．近些年关于 CAZymes的研究呈现较快的增长口 ．根据最新研究成果，以涵盖木质纤维素降解 

所需要的相关酶类进行分类，主要涉及以下 6大类，糖苷水解酶(Glycoside Hydrolases，GHs)口 、糖基转移 

酶(Glycosyl Transferases，GTs)[1引、多糖裂解酶(Polysaccharide Lyases，PLs)~̈]、碳水化合物酯酶(Carbo— 

hydrate Esterases，CEs) 、辅助酶类家族(Auxiliary Activities，AAs)E1 53以及碳水化合物绑定结构(Car— 

bohydrate--Binding Modules，CBMs)u引．以 2016年 6月 8日数据，CAZy数据库中共有 361个家族，涉及 

上述类别酶的家族分别有 135、99、24、16、13以及 74个．本研究基于前期所获得的禾谷炭疽菌中 630个分泌 

蛋 白口 ，利用 CAZymes Analysis Toolkit(CAT，http：／／cricket．orn1．gov／cgi—bin／cat．cgi) 预测工具明 

确禾谷炭疽菌中CAZymes不同亚家族的分布情况，以期为深入开展该菌 CAZymes的功能研究打下坚实的 

基 础． 
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1 材料与方法 

1．1 禾谷炭疽菌分泌蛋白序列来源 

前期利用 Signal P，ProtComp，TMHMM，big—PI Fungal Predictor和 TargetP等在线预测工具对 C． 

gram'inicola全基因组序列进行分泌蛋白找寻，获得的 630个分泌蛋白E17]． 

1．2 CAZymes预测 

利用 CAT在线工具对上述分泌蛋白中的 CAZymes开展预测工作，具体而言，首先利用上述网站中基 

于 BLAST比对方法以及基于pfam保守结构域方法对前期所获得的 630个分泌蛋白进行分析，并对获得的 

CAZymes类别进行后续分类统计． 

2 结果与分析 

2．1 禾谷炭疽菌中CAZymes的类型 

禾谷炭疽菌中总共含有 267个 CAZymes，其中，尤以 GHs含量较高，所 占比例为 33．33％；其次为 

CBMs，AAs，CEs，PLs，GTs，所占比例分别为 19．85 、15．36 、1O．49 、4．12％、0．75 (图 1)．此外，在上 

述 CAZymes的预测中，还有部分蛋白同属于复合酶的类型，涉及 GH／CBM，AA／CBM，CE／CBM 等(图 1)． 

由于CAZymes分类系统的理论基础是氨基酸序列的相似性反映蛋白质保守的结构折叠类型，同一蛋白具 

有不同酶类型，推测上述蛋白在发挥功能方面具有特殊性． 

； 

20 
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图l禾谷炭疽菌中不同碳水化合物活性酶分布情况 

M 

2．2 禾谷炭疽菌中CAZymes的分布 

2．2．1 禾谷炭疽菌中GH的分布 

通过对上述糖基水解酶进行分析，发现 GHIO，GH28，GH43数量较多，为 6个，其次为 GH3，为 5个(表 

1)．值得关注的是，GH2，GH23，GH26，GH27，GH32等类别的酶均只还有 1个蛋白，上述现象可以在一定 

层面上解释禾谷炭疽菌寄主广泛的原因． 

2．2．2 禾谷炭疽菌中CBM 的分布 

通过对上述碳水化合物绑定结构蛋白进行分析，发现 CBM50数量较多，为 19个，其次为 CBM13，数量 

均为 1O个，上述蛋白所 占比例为 78．05 (表 2)．此外，还涉及 CBM1，CBM2，CBM3，CBM5，CBM12， 

CBM32以及 CBM57，CBM63等类别蛋白．值得关注的是，GLRG一11041属于 CBM12／CBM32／CBM63类 

别，作为唯一一个在 CZAymes酶类主要类别为 CBM、不同类型的蛋白，推测其在发挥 CBM 功能方面具有 

特殊性． 
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表 1 禾谷炭疽菌中糖基水解酶分布情况 

表 2 禾谷炭疽菌中碳水化合物绑定结构分布情况 
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2．2．3 禾谷炭疽菌中AA的分布 

通过对上述辅助酶家族进行分析，发现 AA9数量较多，为 16个，其次为 AA1，．AA7，数量均为 8个，上 

述蛋白所占比例为 78．05％(表 3)．此外，还涉及 AA2，AA3以及 AA5，AA10等类别蛋白． 

表 3 禾谷炭疽菌中辅助酶类家族分布情况 

2．2．4 禾谷炭疽菌中CE的分布 

通过对上述碳水化合物酯酶蛋白进行分析，发现 CE5数量较多，为 8个，其次为 CE10，数量为 7个，上 

述蛋白所占比例为 53．57％(表 4)．此外，还涉及 CE1，CE4，CE12，CE16等类别蛋白． 

表 4 禾谷炭疽菌中碳水化合物酯酶的分布情况 

2．2．5 禾谷炭疽菌中 PL的分布 

通过对上述多糖裂解酶蛋 白进行分析，发现 PL1数量较多，为 5个 ，其次为 PL3，数量为 4个 ，上述蛋白 

所占比例为81．82％(表 5)．此外，还涉及 PL4，PL9等类别蛋白，其数量较少，均为 1个． 

2．2．6 禾谷炭疽菌中 GT的分布 

通过对上述糖基转移酶蛋白进行分析，发现仅包含 GT2，GT4两个蛋白，其 ID分别为 GLRG一06582、 

GLRG一01825(表 6)．与其他酶类进行比较，该酶类较少，推测其在禾谷炭疽菌危害植物过程中发挥着特有 

功能． 
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表 5 禾谷炭疽菌中多糖裂解酶的分布情况 

表 6 禾谷炭疽茵中糖基转移酶的分布情况 

2．2．7 禾谷炭疽菌中复合类别蛋白的分布 

通过对上述 CAZymes进行分析，发现除含有典型的GH，CBM，AA，CE，GT以外，还含有一些复合类 

别的蛋白，涉及 GH／CBM，AA／CBM，CE／CBM三大类，尤以GH／CBM类别中的蛋白数量居多，为 3O，所占 

比例高达 69．77 (表 7)．上述复合类别的蛋白所具有的具体类别呈现出多样性特点，推测其在禾谷炭疽菌 

危害植物过程中发挥着多种功能． 

表 7 禾谷炭疽菌中复合类型的分布情况 
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3 讨 论 

上述研究结果与前人报道不仅在 CAZymes总数量方面有所差别，而且在具体的酶的类别数量方面也 

有一定的差别L1 ，究其原因，就总数量而言，由于本研究在数量统计方面，以CAZymes主要类别和复合类别 

进行的分别统计，使得归属类别方面存在一定的差异，若将复合类别中的 CAZymes分别归属到主要类别 

中，那么总的数量为 321个，当然该统计存在 54个重复蛋白；此外，就不同类别中CAZymes数量而言，按照 

上述统计方法，本研究所获得 GHs、GTs、CBMs、CEs、PLs以及 AAs则分别含有 130、2、98、29、l1、51个．可 

以发现，本研究所获得 GTs数量明显少于前人所报道的 53个，原因尚不明确，有待于进一步研究．同时，o， 

Connell等报道该菌中含有 349个 CAZymes_1 ，鉴于前人所开展 CAZymes的具体类别有 5个，而根据最新 

的分类类别，有 6个，造成具体不同类别分项数量方面的差异．就预测方法而言，本研究是基于前期通过全基 

因组序列预测所获得分泌蛋白，再依据现有网站中两种不同的预测方法所获得，是否为禾谷炭疽菌中的全 

部 ，均有待于进一步开展试验进行验证． 

4 结 论 

目前，学术界关于禾谷炭疽菌中Septin蛋白Dg]、RGS蛋白[2 、14—3—3蛋白[213等生物信息学分析的报 

道较多，对于 CAZymes的报道尚未见报道．前期明确禾谷炭疽菌中含有 630个分泌蛋白_1 ，本研究利用 

CAT在线预测程序，明确该菌中CAZymes含有 267个，分为主要类别和复合类别两大类，前者包括 89个 

GHs、53个 CBMs以及 41个 AAs、28个 CEs、11个 PLs、2个 GTs；后者则包括 3O个 GH／CBM、10个 AA／ 

CBM、1个CE／CBM等．该研究为深入开展禾谷炭疽菌中的CAZymes的功能研究以及进一步找寻新的药剂 

作用靶标打下了坚实的理论基础． 
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Prediction for CAZymes Protein from etotrichum graminicola Genome 

HAN Changzhi 

(College of Forestry，Southwest Forestry University，The Key Laboratory of Forest Disaster 

Warning and Control of Yunnan Province，KunMing 650224，China) 

Abstract：Colletotrichum graminicola can infect corn，wheat and other food crops，which can cause tremendous eco— 

nomic losses in agricultural production in many countries Based on preliminary 6 30 secreted proteins sequence in C graminicola， 

267 Carbohydrate—Active Enzymes(CAZymes)proteins were obtained with CAT prediction algorithm，which were divided into 

two categories including main category and composite category．The former category includes 89 GHs，53 CBMs and 41 AAs。 

28 CEs，1 1 PLs，2 GTs；the latter includes 30 GH／CBMs，10 AA／CBMs，1 CE／CBMs and SO on．The study provides an im— 

portant theoretical basis for the further conduct of the action mechanism of plant pathogen infection
． 

Keywords：Colletotrichum graminicola；CAZymes；prediction algorithm 


