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基于全基因组测序的粘绿木霉Gv29—8中分泌蛋白预测 

韩长志 

(西南林业大学 林学院；云南省森林灾害预警与控制重点实验室，昆明 650224) 

摘 要 ：粘绿木霉Gv29—8作为木霉属中重要的生防菌之一，对该菌分泌蛋白进行预测及其特征进行明确具 

有重要的理论意义。利用 SignalP、ProtComp等预测程序对该菌中 12427条蛋 白质序列进行分泌蛋 白找寻，并对上 

述分泌蛋白的氨基酸分布、信号肽长度大小及切割位点等性质进行分析。粘绿木霉含有分泌蛋白为 377个 ，其氨基 

酸长度 、信号肽长度与植物病原菌不同；信号肽切割位点属于 A—X_A类型，与其他已经报道的植物病原真菌、卵菌中 

分泌蛋 白信号肽切割位点一致。 
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一 般而言，真菌的分泌蛋白具有 N一端含有信号肽、无跨膜结构域、无 GPI锚定位点、不具有将蛋白输送 

至线粒体或其他胞内细胞器的预测定位信号等四个基本特征[1]．目前，学术界对于化学药剂的替代品生防菌 

的研究逐年增加，主要涉及木霉属(Trichoderma ssp．)、芽孢杆菌属(Bacillus spp．)等．就木霉种类而言，已 

经报道的超过了140种，多数木霉可产生抗生性代谢产物，如粘绿木霉(T．virens)、里氏木霉(T．reesei)、绿 

色木霉(T．viride)、哈茨木霉(T．harzianum)等． 

学术界关于稻瘟菌[1]、大丽轮枝菌_2]、致病疫霉_3]、希金斯炭疽菌_4]、禾谷炭疽菌 等病原菌以及 T． 

reeseiE。 拮抗菌等植物病原菌的分泌蛋白已经明确．然而，尚未见到对重要植物病原菌具有生防作用的粘绿 

木霉 Gv29—8中分泌蛋白的系统性预测报道_7]，因此，开展该菌分泌蛋白的预测具有重要的理论意义． 

本研究以粘绿木霉 Gv29—8中蛋白序列为基础，利用 SignalP，ProtComp等在线分析程序对分泌蛋白进 

行找寻，为进一步解析分泌蛋白在该菌发挥颉颃植物病原菌的功能研究打下坚实的理论基础． 

1 材料与方法 

1．1 粘绿木霉 Gv29—8蛋 白序列来源 

T．virens Gv29—8_7]全基因组序列均来源于联合基因组研究所(http：／／genome．jgi．doe．gov／TriviGv29 

8 2／TriviGv29 8 2．home．htm1)，其 BioProject ID为 PRJNA183001． 

1．2 分泌蛋白确定方法 

涉及利用 SignalP v4．1在线分析实现 N一端信号肽预测L8]，利用 ProtComp亚细胞定位预测实现亚细胞 

定位预测，以及利用 TMHMM—v2．0对蛋白的跨膜结构域进行预测_g]，同时，利用 big—PI Fungal predictor 

在线分析实现蛋白脂质锚定修饰的预测 ，最终利用 TargetP—v1．1口 进一步确定预测蛋白的亚细胞定位， 

获得分泌蛋白． 
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1．3 分泌蛋 白理化性质预测 

利用蛋白质数据库 地 在线进行分析分泌蛋白理化性质预测． 

2 结果与分析 

2．1 粘绿木霉 Gv29-8中含有 337个分泌蛋白 

在 12 427个蛋白序列中，有 7条序列氨基酸大小超过预测阈值，未能进行信号肽预测，其余蛋白信号肽 

预测表明，仅有 681个序列在 N端含有典型的信号肽序列，进一步开展细胞定位情况分析，发现 378个蛋白 

质分泌至胞外，303个蛋白分泌到细胞内，其中，转运至细胞质膜、线粒体、内质网膜、细胞质、高尔基体、溶酶 

体、核、液泡、过氧化物酶体的蛋白数量分别为 127、77、38、24、14、12、5、4、2．然后，对上述转运到胞外的蛋白 

进行跨膜结构域分析，明确 351个蛋白不含有跨膜结构域，25个蛋白含有 1个跨膜结构域，2个蛋白含有 

2个跨膜结构域．进一步选择 376个蛋白质序列进行后续分析．同时，基于 big—PI Predictor对上述序列进行 

GPI锚定蛋白预测，明确 29个是 GPI锚定蛋白，347个蛋白序列不具有 GPI锚定位点．最后，利用 TargetP 

程序对上述非 GPI锚定的蛋白进行分析，明确含有胞外定位信号、线粒体目标肽、其他定位信号分别为 337、 

8、2个．通过上述分析，明确 337个分泌蛋白．另外，通过对上述分泌蛋白氨基酸大小进行分析，明确上述分 

泌蛋白多集中于 101～600 aa之间，所占比例为 80．12 ，尤以 101～200 aa之间最多，所占比例为 22．55 

(图 1)． 

2．2 粘绿木霉分泌蛋白的信号肽特征 

通过对上述分泌蛋白所含的信号肽长度进行分析，明确信号肽长度为 19个 aa的蛋白居多，所占比例为 

17．24 ，信号肽长度多集中于 17～2O个 aa，上述蛋白质数量最多，所占比例为 62．O2 (图 2)． 
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图1粘绿木霉Gv29—8分泌蛋臼氨基酸长度分析 

此外，通过对 T．virens Gv29—8分泌蛋白信 

号肽的切割位点一3位到+3位进行分析，明确 

位于一3位、一2位、一1位、1位、2位、3位最多 

的氨基酸分别为 A，S，A，A，P，T(表 1)．切割位 

点属于A-X--A类型，为SP工型信号肽识别位点， 

与前人通过对禾谷炭疽菌 、粗糙脉孢菌 ”]、致 

病疫霉_3 等分泌蛋白具有的信号肽酶切位点类 

型相同_3 ． 
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图2粘绿木霉Gv29—8分泌蛋白信号肽长度分析 

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

图3 20种氨基酸在粘绿木霉中分泌蛋白信号肽中所占比例情况 
同时，对组成蛋 白质 的 2O种氨基酸在 信号 

肽中的分布情况进行统计分析，明确 A所占比例最大，其次为 L，再次为 S，V，M，T，F，I，G，P，K，R，Q，N， 

C，Y，H，W，E，D(图 3)． 
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3 讨 论 

近些年，学术界对植物病原真菌口  ̈ 、卵菌l_3 等真核生物分泌蛋白的预测较多，而就植物病原菌 

生防菌分泌蛋白的研究较少[6]．就生防菌所作用的植物病害而言，则多集中于农作物、蔬菜等方面，而对于木 

本油料作物生防菌的报道较为少见口 ． 

同时，前期研究发现，植物病原真菌、卵菌所含分泌蛋白的数量不等_5]，所占比例也不同，其中，植物病原 

真菌分泌 蛋 白在 全蛋 白中的 比例 为 3．65 ～ 9．58 引，卵菌所 含分 泌蛋 白所 占比例为 2．96 ～ 

4．01 l3 引
． 与植物病原真菌、卵菌分泌蛋白所占比例不同，本研究发现的 337个分泌蛋白，仅占全蛋白数量 

的2．71 ，显然低于植物病原真菌、卵菌．推测与益生菌、植物外生菌根菌不同，植物病原菌在与植物长期的 

互作过程中，进化出较多的分泌蛋白，共同操控植物．此外，前人对于里氏木霉开展的分泌蛋白的预测，明确 

该木霉具有 294个分泌蛋白，占全蛋白中的比例为 2．94 ]，也低于上述植物病原真菌、卵菌，推测木霉分 

泌蛋白较少，与其具有的功能有关．该研究是对于前期所开展植物病原真菌分泌蛋白的预测以及 G蛋白信 

号途径上相关蛋白生物信息学分析研究的重要延伸口 。。，有助于进一步明确植物病原真菌与生防菌之间在 

分泌蛋白方面具有的差异性，更好地理解上述两者之间的互作关系． ． 

表 1 粘绿木霉中分泌蛋白信号肽切割位点氨基酸分布情况 

4 结 论 

本研究明确粘绿木霉中含有 337个分泌蛋白，明显低于植物病原真菌、细菌和卵菌中分泌蛋白的数量和 

比例，同时，上述分泌蛋白在氨基酸长度、信号肽长度方面也与前期所研究的植物病原菌报道不相同，而无论 

是植物病原真菌，还是植物病原细菌、卵菌，抑或是本研究的生防菌，其信号肽酶切位点类型均为 AXA，表明 

信号肽的酶切位点类型具有物种保守性特点． 
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Prediction for Secreted Proteins frOm Trichoderma Viride Gv2 9—8 Genome 

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：Trichoderma virens Gv29—8 is the important bio—control agent of Trichoderma ssp．，which can inhibit many 

plant pathogens．To identify the secreted protein from T．virens and clearly it's characteristic．12，427 protein sequences in T． 

virens was analyzed to find the secreted protein whti the program including SignalP，ProtComp，TM HMM ，big—PI Fungal pre— 

dictor and TargetP．Meanwhile，the distribution of amino acids，the length of signa1 peptide as well as the signal peptide cleav— 

age site of secreted protein ware ana1．yzed．377 secrete proteins were found in T．virens．And the length of amino acids and the 

signal peptide were different plant pathogens．The signal peptide cleavage site belongs to AXA type，which was same as other 

plant pathogenic fungi，bacteria and oomycete． 

Keywords：Trichoderma virens；secreted protein；signal peptide；prediction algorithm 


