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摘要　利用CAT(CAZymesanalysistoolkit)在线分析程序对TrichodermavirensGv２９Ｇ８中碳水化合物活

性酶类蛋白(carbohydrateＧactiveenzymes,CAZymes)不同亚家族的分布情况进行分析,结果表明:粘绿木霉

Gv２９Ｇ８中含有１８５个CAZymes蛋白,分为主要类别和复合类别两种类型;其中,主要类别含有７１个 GH 蛋白、

５４个CBM 蛋白及１２个AA蛋白、２５个CE蛋白、３个PL蛋白、３个GT蛋白;复合类型含有１７个蛋白.遗传关

系分析表明,CAZymes分类应进一步细化到更小的类别.

关键词　碳水化合物活性酶类蛋白;粘绿木霉;遗传关系;预测程序

中图分类号　S４３６．３４１　　文献标识码　A　　文章编号　１０００Ｇ２４２１(２０１７)０５Ｇ００３９Ｇ０６

　　碳水化合物活性酶类(carbohydrateＧactiveenＧ
zymes,CAZymes)在植物病原菌侵染植物过程中,
特别是在突破寄主植物细胞壁过程中发挥着关键作

用[１].作为描述碳水化合物绑定模块(功能域)结构

相关催化酶的专业数据库[２],CAZymes数据库中包

含了诸多涉及水解、修饰、转移、断裂糖苷键等基因

功能的CAZymes蛋白,极大地促进了国内外学者

对植物病原菌细胞壁降解酶活性基因的研究[３Ｇ４].
特别是最近几年,学术界关于 CAZymes的研究呈

现出迅速发展的趋势[２,５Ｇ６],按照最新研究成果,特别

是CAZymes数据库的分类方式,主要有以下六大

类:GHs(glycosidehydrolases,糖 苷 水 解 酶)[７]、

GTs(glycosyltransferases,糖 基 转 移 酶)[８]、PLs
(polysaccharidelyases,多糖裂解酶)[９]、CEs(carboＧ
hydrateesterases,碳水化合物酯酶)[９]、AAs(auxilＧ
iaryactivities,辅助酶类家族)[１０]以及CBMs(carboＧ
hydrateＧbinding modules,碳 水 化 合 物 绑 定

结构)[１１].
近年来国内外学者的研究重点由防治植物病原

菌的化学药剂开发转向生防菌的研究利用[１２Ｇ１３],防
治植物病原菌的生防菌主要包含两大类:真菌中的

木霉属(Trichodermassp．)和细菌中的芽孢杆菌属

(Bacillusspp．)等[１４].就木霉属真菌而言,已经报

道的种类超过了１４０种,如粘绿木霉(T．virens)、
绿色木霉(T．viride)、哈茨木霉(T．harzianum)、
里氏木霉(T．reesei)等[１５]可产生抗生性代谢产物.
然而,尚未见到对植物病原菌具有重要生防作用的

T．virensGv２９Ｇ８中CAZymes蛋白的预测报道,开
展该菌CAZymes蛋白的预测及遗传关系分析具有

重要的意义.
基于其全基因组序列[１６],笔者前期通过生物信

息学分析软件 SignalP、ProtComp、TMHMM、bigＧ
PIFungalpredictor等对真菌中所含有的分泌蛋白

进行筛选,明确其存在３７７个分泌蛋白[１７],本研究

利用CAT(CAZymesanalysistoolkit)[４]在线分析

程序对T．virensGv２９Ｇ８中CAZymes不同亚家族

的分布情况及其遗传关系进行分析,以期为深入研

究该菌CAZymes的生物学功能提供重要参考.

1　材料与方法

1.1　粘绿木霉分泌蛋白序列来源

３７７个分泌蛋白来自笔者前期研究[１７].
1.2　CAZymes 预测

利用CAT 在线分析程序对T．virensGv２９Ｇ８
中碳水化合物活性酶类蛋白(carbohydrateＧactive
enzymes,CAZymes)不同亚家族的分布情况进行预
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测分析.
1.3　CAZymes 遗传关系分析

利用 ClustalX 对所获得的 CAZymes蛋白序

列进行多重比对分析,利用 MEGA７．０软件[１８]采用

邻近法构建系统发育树,各分支之间的距离计算采

用pＧdistance模型,系统可信度检测采用自举法重

复１０００次进行[１９].
1.4　CAZymes 遗传关系分析相互作用预测

利用STRINGv．１０[２０]在线数据库对上述所获

得的CAZymes蛋白序列开展相互作用预测,明确

蛋白Ｇ蛋白相互作用关系.

2　结果与分析

2.1　粘绿木霉 Gv29Ｇ8 中 CAZymes 分布

通过CAT预测到粘绿木霉 Gv２９Ｇ８中含有１８５
个CAZymes,进行统计分析发现,这些蛋白分为主

要类别和复合类别两类;前者涉及 GH、CBM、CE、

AA、GT以及PL,尤以 GH 数量较多,达７１个,占
比为 ３８．３８％;其 次 为 CBM,有 ５４ 个,占 比 为

２９．１９％;复合类型蛋白有１７个,包括 GH/CBM、

CE/CBM、AA/CBM、GH/CBM/CBM(图１).

图１　粘绿木霉Gv２９Ｇ８中不同碳水化合物活性酶分布情况

Fig．１　ThedistributionofCAZymesfromT．virensGv２９Ｇ８

2.2　粘绿木霉 Gv29Ｇ8 中的 GH 分布

通过对 GH 蛋白进行分析,发现 GH１８数量较

多,有７个;其次 GH３、GH５５较多,有６个;GH２７
有５ 个;GH２８ 有 ４ 个;这 类 蛋 白 所 占 比 例 为

３０．９９％(表１).此外,还涉及 GH１、GH２、GH５等

类别.
2.3　粘绿木霉 Gv29Ｇ8 中 CBM 分布

通过对CBM 蛋白进行分析,发现尤以 CBM５０
数量最多,为１５个;其次是CBM１,数量为１２个;再
次为 CBM１３,数量为７个;这类蛋白所占比例为

６２．９６％(表２).此外,还涉及CBM５、CBM６、CBM１２

等类别.值得关注的是jgi|TriviGv２９_８_２|２８１８５具有

CBM６/CBM３２两种不同类别,推测其在发挥 CBM
功能方面具有特殊性.

表１　粘绿木霉Gv２９Ｇ８中糖基水解酶分布情况

Table１　ThedistributionofGHfromT．virensGv２９Ｇ８

类型

Type
ID/jgi|TriviGv２９_８_２|

数量

Number

GH１ １９３５９９ １

GH２ ４８０７６、１８１６４２、２８９５３ ３

GH３
２９３６６、２２２７２７、４１３４７、１５１６６３、

９０２２３、３０１２４
６

GH５ ３５７０１ １

GH７ １８２１６１、９０５０４ ２

GH１０ ５３２６４ １

GH１１ ８２８２ １

GH１２ ２８１４９、２２４６１８、４２５３６ ３

GH１６ ２１２９２４、１８３６０３ ２

GH１７ １６０７２ １

GH１８
１７８０１９、２１３２０２、５２３３７、８９９９９、

２０１３３６、８５５５１、４２１０７
７

GH２０ ４９７６２、１８００６９ ２

GH２４ ２１５２３０ １

GH２５ ４５５１８ １

GH２７ ４１６０７、４６４９４、３９９３６、３３７３８、２７９２２ ５

GH２８ １４３９２、３３５５４、４８９０６、５１０９５ ４

GH３０ ３２１０９、５３１６０、５１５５４ ３

GH３２ ３５６５８ １

GH３５ ４２１４３ １

GH３６ ４６５７７ １

GH３９ ５１２０９ １

GH４３ ８７８０９ １

GH５５
４５０６４、１７５９１４、４６１２１、
４６６９２、３２６８３、３７９２９

６

GH６２ ４８９６６、１５２０２７ ２

GH６４ ５０４３９ １

GH６５ ５１０１４ １

GH７１ ２７９４０ １

GH７５ ８７４１８、１７４９２３ ２

GH７８ １９２７６８ １

GH７９ ４８９９７ １

GH８１ １１０６７ １

GH９２ １９２９５０、４９６９４ ２

GH９５ ５２６４２ １

GH１０３ ８７８０９ １

GH１２７ ２０９７８４ １

GH１２８ ２３０９１４ １

合计 Total ７１

０４
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表２　粘绿木霉Gv２９Ｇ８中碳水化合物绑定结构蛋白分布情况

Table２　 ThedistributionofCBMfromT．virensGv２９Ｇ８

类型

Type
ID/jgi|TriviGv２９_８_２|

数量

Number
CBM１ ２００３７１、４６５８３、４９８３８、４２１０７、３２３５７、５１２１１、８２８２、８５５５１、３５７０１、１５２０２７、９０５０４、１８２１６１ １２
CBM５ ２１７１７６、４７２７３、９０００３ ３
CBM６ ２８１８５ １
CBM１２ ８９２３０、２３１０７３ ２
CBM１３ ３３９０２、４１４３０、８８４６０、１４３４３４、４６８３０、４０８９２、２０９７８４ ７
CBM１８ ２７８９１、２０１３３６、５１７８４、４９７９８ ４
CBM３２ １７３８６９、８７７１４、２８１８５ ３
CBM３５ ４６４９４、３９９３６、３３７３８、２７９２２ ４

CBM５０
４０２６２、１３１２８６、５２８２５、１５６０４７、２００４８７、１２４４９３、１９００、１２８３３７、５１９０２、２２２６４３、１９３２１２、２２０３０８、８６７６３、
８４９３７、２０１３３６

１５

CBM６/CBM３２ ２８１８５ １
CBM６３ ８２０４５、２９８４２ ２

合计 Total ５４

2.4　粘绿木霉 Gv29Ｇ8 中 AA 分布

通过对辅助酶家族进行分析,发现 AA７较多,
有６个;其次是 AA１,有３个;这类蛋白所占比例为

７５％(表３).此外,还涉及 AA２、AA３、AA９等类

型,其数量均为１个.
表３　粘绿木霉Gv２９Ｇ８中辅酶家族分布情况

Table３　ThedistributionofAAfromT．virensGv２９Ｇ８

不同类型

Type
ID/jgi|TriviGv２９_８_２|

数量

Number
AA１ ９１１４６、２９７２９、４８９１６ ３
AA２ １４０２７８ １
AA３ ４６７０９ １

AA７
１５４４８９、２９６６３、３６９１０、１８２５６８、

２２７１８２、１７０４４０
６

AA９ ２７８９１ １
合计 Total １２

2.5　粘绿木霉 Gv29Ｇ8 中 CE 分布

通过对 CE蛋白进行分析,发现 CE１０数量较

多,有１２个;其次是CE５、CE１,分别有４、３个;这类

蛋白所占比例为７６％(表４).另外,还涉及 CE３、

CE４、CE１５等类别.
表４　粘绿木霉Gv２９Ｇ８中碳水化合物酯酶蛋白分布情况

Table４　ThedistributionofCEfromT．virensGv２９Ｇ８

类型

Type
ID/jgi|TriviGv２９_８_２|

数量

Number
CE１ ４１８８２、５１６９０、３９４４９ ３
CE３ ２２３４７８ １
CE４ ５１７８４、４９７９８ ２
CE５ ３９５４９、４７２２２、１２９９８８、５１２１１ ４
CE８ ４９０２５、３１１３１ ２
CE１５ ３２３５７ １

CE１０
１９３３０６、１４７０７２、３５３４７、５２５０７、４０７６４、８４６０９、
３７２２７、１５０７２０、５２１６８、２２７３７１、１５１６３２、２８１５９

１２

合计 Total ２５

2.6　粘绿木霉 Gv29Ｇ8 中 PL 及 GT 分布

通过对PL蛋白进行分析,发现PL７有２个,其

ID 分 别 为 jgi|TriviGv２９_８_２|５２７０７、jgi|
TriviGv２９_８_２|４１６０２;其次PL２０有１个,其ID为

jgi|TriviGv２９_８_２|２１５５９３.同时,通过对 GT蛋白

进行分析,发现涉及 GT２、GT４、GT２０等类别,数量

均为 １ 个,其 ID 分 别 为 jgi|TriviGv２９_８_２|
２０８３８３、jgi|TriviGv２９_８_２|２２８０９４、jgi|TriviGv２９_

８_２|１０２７７.
2.7　粘绿木霉 Gv29Ｇ8 中的 CAZymes 复合类型

通过对 CAZymes复合类型蛋白进行分析,发
现 CBM３５/GH２７ 较 多,有 ４ 个;其 次 为 CE４/

CBM１８、GH１８/CBM１、GH７/CBM１,均 有 ２ 个

(表５);这类蛋白所占比例为５８．８２％.
表５　粘绿木霉Gv２９Ｇ８中复合类型分布情况

Table５　ThedistributionofcompositecategoryfromT．virensGv２９Ｇ８

类型

Type
ID/jgi|TriviGv２９_８_２|

数量

Number
AA９/CBM１８ ２７８９１ １
CBM３５/GH２７ ４６４９４、３９９３６、３３７３８、２７９２２ ４

CBM５０/CBM１８/GH１８ ２０１３３６ １
CE１５CBM１ ３２３５７ １
CE４/CBM１８ ５１７８４、４９７９８ ２
CE５/CBM１ ５１２１１ １
GH１１/CBM１ ８２８２ １
GH１８/CBM１ ８５５５１、４２１０７ ２
GH５/CBM１ ３５７０１ １
GH６２/CBM１ １５２０２７ １
GH７/CBM１ ９０５０４、１８２１６１ ２
合计 Total １７

2.8　粘绿木霉中 CAZymes 遗传关系分析

对CAZymes进行遗传关系分析,可知粘绿木

１４
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霉 Gv２９Ｇ８ 中存在 GH/CBM、CE/GH、CE/CBM、

CE/AA/GH/CBM/GT等类型,而在前期所预测的

复合 类 型 中 仅 涉 及 GH/CBM、CE/CBM 两 类 及

CE/GH、CE/AA/GH/CBM/GT 两类.本研究涉

及CE、GH、AA、CBM 以及GT等类型(图２),CE１０
存在上述几个主要类群中(图２红色方框),表明CE
的分类有待进一步研究.CAZymes分类系统的理

论基础是氨基酸序列的相似性,而氨基酸序列同源

性并不意味着蛋白质具有相同的功能[２１],因此,

CAZymes分类系统有待于进一步进行小类划分,更
好地开展后续研究[２].
2.9　粘绿木霉中 CAZymes 蛋白相互关系分析

通过STRINGv．１０在线数据分析,发现大部分

CAZymes蛋白结构特征尚未知(图３中小球),因
此,未 能 预 测 出 其 相 互 关 系.另 外,EHK１９４８０、

１６９５０、１７３８９、２２７８９、１６５６４、２０５１８、２２９８１３、２６３７９、

图２　粘绿木霉Gv２９Ｇ８中CAZymes蛋白遗传关系分析

Fig．２　ThegeneticrelationshipofCAZymesfromT．virensGv２９Ｇ８

图３　粘绿木霉Gv２９Ｇ８中CAZymes蛋白相互关系分析

Fig．３　ProteinＧproteininteraction(PPI)analysisofCAZymesfromT．virensGv２９Ｇ８
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２４６１７、２１８６２、２１８０２以及 NAG２等蛋白作为重要的

节点蛋白(图３),在与其他已知关系蛋白中,发挥着

重要的作用.

3　讨　论

木霉属真菌可以侵染植物病原菌的重要作用机

制之一为重寄生,在此过程中,木霉属真菌往往会分

泌一系列诸如纤维素酶、葡聚糖酶、几丁质酶等代谢

产物,在侵染病原菌过程中发挥重要生防作用;同
时,其抗生性代谢产物性质的稳定程度也成为开展

植物病害生防菌筛选的重要指标之一.本研究通过

生物信息学相关技术,分析了生防真菌粘绿木霉T．
virensGv２９Ｇ８中的分泌蛋白,预测该生防菌中含有

１８５个CAZymes蛋白,这些蛋白是否包含了粘绿木

霉２９Ｇ８中的全部蛋白类型,有待于进一步开展试验

进行验证.
随着大量植物病原真菌、卵菌基因组测序工作

的完成,稻瘟病菌[２２]、大丽轮枝菌[２３]、希金斯炭疽

菌[２４]、禾谷炭疽菌[２５]、致病疫霉[２６]等分泌蛋白已经

得到确认;对于 T．reesei 拮抗菌中分泌蛋白的研

究[２７]也有报道,通过比较基因组学分析病原菌的寄

生性与基因组变异的关系、病原菌与拮抗菌之间关

系已经成为研究热点[２８].基于不同营养类型的植

物病原真菌 CAZymes的分析,发现属于非活体营

养型植物病原菌(不仅涉及死体营养型植物病原菌,
也包括半活体营养型的植物病原菌)的基因组较那

些属 于 活 体 营 养 型 植 物 病 原 菌 具 有 更 多 的

CAZymes蛋白[２９Ｇ３１],对于植物病原菌生防菌是否也

存在着对于植物病原菌侵染过程中的活体营养型、
非活体营养型等阶段,有待进一步开展试验验证.
此 外,Martinez 等[３２] 报 道 里 氏 木 霉 QM６a 中

CAZymes蛋白种类为 GH、CBM、CE、PL、GT,数量

分别为２００、３６、１６、３、１０３个;与此不同,本研究所获

得粘绿木霉２９Ｇ８中数量分别为７１、５４、２５、３、３,远低

于同属的里氏木霉 QM６a,造成差异的原因有待进

一步研究.
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PredictionandgeneticrelationshipofCAZymesproteinsfrom
TrichodermavirensGv２９Ｇ８genome

HANChangzhi　XUXi

CollegeofForestry,SouthwestForestryUniversity/TheKeyLaboratoryofForest
DisasterWarningandControlofYunnanProvince,Kunming６５０２２４,China

Abstract　Carbohydrateactiveenzymesprotein(CAZymes),onelargekindofimportantproteinsof
plantpathogenicfungiandbacteria,playsanimportantroleinitsgrowthanddevelopment．Trichoderma
virensGv２９Ｇ８istheimportantbioＧcontrolagentofTrichodermassp．,inhibitingmanyplantpathogens．
PredictingandanalyzingthecharacteristicsoftheCAZymesisofgreatsignificance．Basedon３７７secreＧ
tedproteinsobtainedpreliminarydata,CAZymesproteinwaspredictedwithCATforecastingproceＧ
dures．１８５CAZymesproteinswerefoundinT．virensGv２９Ｇ８anddividedintomajorcategoriesandcomＧ
positecategory．Theformerincludes７１GHs,５４CBMs,１２AAs,２５CEs,３PLsand３GTs;thelatterinＧ
cludes１７CAZymesproteins．GeneticanalysesshowedthatCAZymesclassificationshouldbefurtherreＧ
finedtoasmallercategory．Itwilllayasolidtheoreticalfoundationforfurtherstudyingitsfunction．
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