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南方和北方根结线虫分泌蛋白组预测与比较分析  
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摘 要：通过 SignalP 3.0、TargetP 1.1、KohGPI、TMHMM 2.0 等系列软件对南方和北方根结线虫分泌蛋白组
进行预测。结果表明，南方和北方根结线虫预测分泌蛋白数为 2 622和 1 696个，分别占总基因数的 13.65%和
12.95%。经 BlastP(E<1e-10)分析，分别有 754个和 466个能在 KOG(eukaryotic orthologous groups)库中找到相似
蛋白，其功能主要包括能量代谢与转运、信号传导、转录活性调控等。基因本体(GO)分析结果表明，南方和北
方根结线虫的预测分泌蛋白数目在核定位信号和转录活性调控上存在显著差异。用 MEME/MAST搜索并分析根
结线虫分泌信号肽保守的模体(Motif)，得到 54个南、北方根结线虫分泌信号肽共有的模体。 
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Prediction and comparative analysis of secretory proteins  
of Meloidogyne  incognita and Meloidogyne hapla 
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Abstract: Secretory proteins play an important role in the process of molecular interaction between pathogen and host 
plants. In this paper, we employed SignalP 3.0, TargetP 1.1, KohGPI and TMHMM 2.0 to predict the secretory proteins 
of root-knot nematode and finally we got 2 622 and 1 696 secretory proteins for Meloidogyne incognita and Meloidogyne 
hapla respectively, correspondingly accounted for 13.65% and 12.95% of the total proteins. 754 and 466 secretory 
proteins from Meloidogyne incognita  and  Meloidogyne hapla respectively showed homology to proteins in KOG 
(eukaryotic orthologous groups) database with blastp (E <1e-10) The main functions of those homologous proteins in 
KOG database were related to energy metabolism, transport, signal transduction and regulation of transcriptional activity. 
GO(gene ontology) analysis showed that M. incognita and M. hapla differed significantly in the number of secretory 
proteins for nuclear localization signal and transcription regulator activity. Finally, 54 motifs were found to be shared by 
the signal peptides of M. incognita and M. hapla using MEME / MAST. 
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根结线虫(Meloidogyne spp.)引起的根结线虫病
是一种世界性分布的土传病害，侵害植物根部形

成根结，给农林、园艺等产业造成巨大损失[1−2]。

根结线虫的分泌物和寄主防御基因的表达产物在

信号识别中起着重要的作用[3]，这种分子互作决定

着寄主植物的抗、感性，对抗线虫育种和防治根

结线虫病具有重要意义。2002 年，Jaubert 等[4]用

神经刺激剂间苯二酚处理根结线虫寄生前 2 龄幼
虫，模拟寄主植物存在的环境，诱导线虫表达寄

生相关蛋白，通过双向电泳分离差异蛋白，获得

包括钙网蛋白 (Mi-CRT)在内的部分上调表达基
因。2008 年，Bellafiore 等[5]采用类似的方法鉴定



 
 

第 37卷第 4期         李午佼等 南方和北方根结线虫分泌蛋白组预测与比较分析          377 

出了南方根结线虫 486 个分泌蛋白，其中包括与
寄主植物、动物寄生线虫同源的基因，表明根结

线虫可能主动参与调节植物的代谢与分化，推测

动植物寄生线虫中有着相似的致病分子机制。 
分泌蛋白质组是组织、细胞等分泌的全部蛋白

质的总称。分泌蛋白实验鉴定方法主要涉及分泌蛋

白的制备、多维色谱或二维凝胶电泳分离、质谱鉴

定等[6]，这些方法耗时费力。分泌蛋白在 N端往往
具有信号肽结构，一般由 10~40 个氨基酸残基组
成。基于信号肽学说，当内质网结合核糖体仍处于

游离状态时，即已开始翻译多肽链，并在分泌蛋白

N 端形成信号肽，这个信号肽被识别后将游离核糖
体引导至内质网膜。信号肽通常含 3个结构域，即
N端结构域、H结构域和 C端结构域。N端结构域
是富含丙氨酸的片断，疏水中心区包含有 6~15 个
氨基酸残基，对肽段的穿膜和正确定位具有重要作

用[7]。基于信号肽保守的结构域特征，可以通过生

物信息学方法预测信号肽的有无来推测是否为分泌

蛋白，这类软件以 SignalP 为代表[8]。由于跨膜蛋

白和靶向细胞器如线粒体、叶绿体的蛋白有时也含

有信号肽，一般在预测分泌蛋白时应将该部分蛋白

去除，可用 TargetP 进行亚细胞定位，预测靶向细
胞器的蛋白[9]，用 TMHMM 预测是否存在跨膜结
构域 (膜蛋白 )[10]，用 KohGPI 预测是否为 GPI 
(Glycosylphosphatidylinositol) 蛋白[11]。 

利用生物信息学软件已对多个物种进行了分

泌蛋白质组的预测，如秀丽小杆线虫[12]、酿酒酵

母[13]、稻瘟菌[14]、里氏木霉[15]等。南、北方根结

线虫全基因组序列[16−17]的公布，为从基因组水平

上挖掘和比较其分泌蛋白质组提供了基础。研究

寄生线虫的分泌蛋白和寄主植物受体蛋白两者之

间的关系，是解析线虫的寄主选择性及植物应答

线虫入侵后一系列复杂信号传导通路的关键[18]。

笔者在基因组水平上对南、北方根结线虫分泌蛋

白组进行预测和比较分析，研究根结线虫分泌蛋

白的特征，以期为进一步研究根结线虫与寄主植

物间的分子互作提供基础。 

1  材料和方法 

1.1  序列下载 

南、北方根结线虫基因组序列从 wormbase ftp
下载；南方根结线虫蛋白序列从 http://www.inra. 

fr/meloidogyne_incognita/content/download/3010/29690
/version/2/file/MincV1A1.fas 下载；北方根结线虫
蛋白序列根据基因组注释结果文件提取。 

1.2  方  法 

1.2.1  分泌蛋白组预测 

首先用 SignalP 3.0 预测南、北方根结线虫蛋
白的信号肽，选用真核生物模型，其他参数默

认，含有信号肽的蛋白用 TargetP 1.1 预测其亚细
胞定位，参数选择 N(非植物)，过滤掉细胞器蛋白
后，用 TMHMM 2.0预测跨膜蛋白和用 KohGPI预
测 GPI 蛋白，将预测为跨膜蛋白和 GPI 蛋白过滤
后得到候选分泌蛋白。 

1.2.2  基因本体(GO)分析 

预测得到的分泌蛋白用 Blast2GO[19−20]进行 GO
注释，用WEGO[21](Web gene ontology annotation plot. 
http://wego.genomics.org.cn)[21]进行 GO比较分析。 

1.2.3  分泌蛋白组的功能注释 

将预测的分泌蛋白与 KOG库[22]进行 BlastP[23] 

(E<1e-10)比对，选取匹配最好的目标序列作为查
询序列的功能注释，统计各功能类别蛋白数。 

1.2.4  信号肽模体预测 

用 MEME/MAST[24−25]软件包对根结线虫的信

号肽模体(motif)进行分析。用 MEM/MAST从预测
为分泌蛋白序列中寻找潜在的模体，返回前 100
个模体。模体对应的分泌蛋白序列用 BlastP(E<1e-
10)搜索 KOG 库，预测模体的功能并依此推测分
泌蛋白可能的功能和分泌途径。 

2  结  果 

2.1  南、北方根结线虫分泌蛋白组预测结果 

北方根结线虫蛋白组序列有 13 072 个，经
SignalP 3.0 预测，含有信号肽的蛋白序列有 2 632
个，经 TargetP 1.1预测为非细胞器蛋白的为 2 460
个，经 TMHMM 2.0 预测，1 793 个蛋白序列无跨
膜区，经 KohGPI预测，97个蛋白序列含 GPI锚定
位点，最后得到 1 696 个分泌蛋白。类似地，南方
根结线虫蛋白组序列有 19 212个，经 Signal 3.0和
TargetP预测含信号肽的非细胞器蛋白有 3 835个， 
2 752个蛋白序列经 TMHMM2.0验证无跨膜区，经
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KohGPI预测，有 130 个含 GPI 锚定位点，最后得
到 2 622 个分泌蛋白。南、北方根结线虫分泌蛋白
占总蛋白比例相近，分别为 13.65%和 12.97%。 

2.2  信号肽长度与氨基酸组成分布 

信号肽长度统计结果表明，南、北方根结线

虫信号肽长度分布相似，集中分布于[15~30]区
间，分别占 84.82%和 80.08%(图 1−A)。两个根结
线虫信号肽的氨基酸组成分布相似，但氨基酸分

布不均匀(图 1−B)，氨基酸出现频率较高的有 L(亮 
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图 1  信号肽长度(A)及氨基酸组成(B)的频率 

Fig. 1   Frequency distribution of length(A) and amino acids of signal 

peptides(B) 

氨酸 )、M(甲硫氨酸 )、 I(异亮氨酸 )、F(苯丙氨

酸)、S(丝氨酸)和 V(缬氨酸)。 

2.3  分泌蛋白组 GO 分类 

用 Blast2GO 对南、北方根结线虫的分泌蛋白

进行 GO 分类，再用 WEGO 进行比较分析。结果

表明，根结线虫分泌蛋白主要包括生物调控、色素

沉着、发育过程、多细胞生物体过程、催化活动、

绑定和细胞组成等方面。比较南、北方根结线虫的

分泌蛋白，两者在含氮化合物代谢(GO: 0006807)、

细胞定位(GO: 0051641)、定位调控(GO: 0032879)、

蛋白复合体定位 (GO: 0031503)、核酸结合 (GO: 

0003676)、转录活性调控(GO: 0030528)、膜(GO: 

0016020)等差异显著(P<0.05)。 

2.4  分泌蛋白组功能注释结果 

1 670 个根结线虫分泌蛋白序列在 KOG 中能

找到对应的功能分类号(BlastP E<1e−10)，南、北

方根结线虫分别为 754 个和 446 个，主要包括蛋

白质翻译后修饰、信号转导、碳水化合物运输和

代谢等(表 1)。 

 

 

表 1  根结线虫分泌蛋白 KOG 分类 

Table 1    KOG classification of secretory proteins of root-knot nematode 

蛋白数/个 
KOG类 

南方根结线虫 北方根结线虫 
功能描述 

A 20 10 RNA加工和修饰 
B 2 0 染色体结构与动力学 
C 27 14 能量代谢与转换 
D 15 8 细胞周期调控、细胞分裂和染色体分离 
E 24 19 氨基酸运输和代谢 
F 6 4 核苷酸运输和代谢 
G 81 38 碳水化合物运输和代谢 
H 7 4 辅酶运输和代谢 
I 41 29 脂质运输和代谢 
J 6 6 翻译、核糖体结构与合成 
K 32 5 转录 
L 4 5 复制、重组和修复 
M 2 5 细胞壁/膜/荚膜合成 
O 144 84 翻译后修饰、蛋白质折叠、分子伴侣 
P 23 19 无机离子转运和代谢 

频
率

%
 

频
率

%
 

A 

B 

频
率

/%
 

频
率

/%
 



 
 

第 37卷第 4期         李午佼等 南方和北方根结线虫分泌蛋白组预测与比较分析          379 

续表 

蛋白数/个 
KOG类 

南方根结线虫 北方根结线虫 
功能描述 

Q 23 11 次生代谢物的生物合成、转运和分解 
R 94 59 预测功能 
S 56 35 功能未知 
T 117 88 信号传导机制 
U 26 20 胞内分泌和膜泡运输 
V 22 8 防御机制 
W 70 28 胞外结构 
Y 2 2 核结构 
Z 11 5 细胞骨架 

2.5  信号肽模体预测结果 

使用 MEME/MAST 预测根结线虫分泌蛋白信

号肽前 100 个模体，南、北方根结线虫中共有模

体 54个，但分布频率存在显著差异，如 IL[LI]  

YL[IV]I[LF]L[NK]I[QK]C[NA]G 模体在南、北方

根结线虫中分别有 42 和 2 个分泌蛋白信号肽含有

该模体，且大部分功能预测为转录因子(表 2)。 

表 2  南、北方根结线虫分泌信号肽共有的前 10 个模体及其分布 

Table 2    The distribution of the top 10 motifs of secretory proteins shared by both M. incognita and M. hapla 

蛋白数/个 
序号 模体 南方根结

线虫 
北方根结

线虫 

KOG
类别

1 IL[LI]YL[IV]I[LF]L[NK]I[QK]C[NA]G 42 2 K 
2 MKL[IA]S[VFI]LI[FV]LIFN[SW]IL 38 3 / 
3 M[SL]K[KF]F[NI][AV][ILF]VI[LF][TF][FI][VI][LF][KI][NEH][YC][CS][EVD]G 24 1 R 
4 MWLFLLF[IF][FV]LN[SIT]F[YF][NK] 15 1 D 
5 TG[PI][LWT][ATI]R[KR][SR]ST[LI][CF][SK]LL[LI]L[LI][TP]I[AV] 13 8 O 
6 MYLKLIF[FY]I[FL]FLLIFINIS[IV]G 7 4 G 
7 M[RK][IF][SN][SQT]L[FL][LV]L[LA][VAI][IV][GAL]L[LAQ][FGV][LP][VS][ANQ][LQ][VG] 7 4 I 
8 RGKAKM[LF]LLPFNL[VF][CW]LA[LW]ILA 6 3 / 
9 [VAS][AVT][IL][MV]NNE[FL]T[HNQ]A 6 2 S 

10 [QN]ETK[VA][VI][IL]GIAC[LF]SS[LF]LA[VI][LMF][AS]TL[VI]V[ILM]PQLY 5 4 W 
 

3  讨  论 

Bellafiore 等[5]直接分离南方根结线虫食道腺

分泌蛋白并进行质谱鉴定，共鉴定出 486 个分泌
蛋白，根据 M. incognita的 EST和 mRNA序列预
测得到 289个分泌蛋白序列，经 BlastP分析(E<1e− 
10)，其中包含在南方根结线虫蛋白组的有 263 个
序列，占 91%，而包含在本研究预测的分泌组中
只有 66 个序列，还有约 77%的分泌蛋白按本研究
方法并未预测出来，可能的原因：①南方根结线

虫中可能存在非传统的分泌途径；②基因组注释

结果中基因结构的 5′端不完整；③根结线虫分泌
信号肽可能存在特异性。这意味着需通过实验方

法直接鉴定根结线虫的分泌蛋白，才有可能发现

新的、特异的分泌蛋白。 

根结线虫分泌蛋白中存在大量与碳、脂代

谢、能量合成与转换的相关蛋白，这些分泌蛋白

可能与寄生线虫从寄主植物中吸取营养相关。有

意思的是，在预测的根结线虫分泌蛋白组中含有

大量具转录活性和核酸绑定结构域的蛋白，这表

明，根结线虫分泌的转录因子可能参与寄主植物

基因的转录调控，参与寄主根部巨形细胞的形

成。Huang等[26]报道，蛋白 7H08含有 1个典型的
核定位信号 SV40，另外在 6 个分泌蛋白中存在卷
曲螺旋(coiled-coil domain)，3个蛋白中发现有内部
重复 (internal repeats)，推测与转录调控有关。
Bellafiore 等[5]也预测出 66 个分泌蛋白含有核定位
信号、DNA 绑定、染色体修饰结构域。笔者在比
较南、北方根结线虫分泌蛋白 GO分布时发现，两
者在转录活性调节(蛋白数目比 21∶5，P=0.047)和
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核酸绑定(蛋白数目比 36∶11，P=0.036)上存在显
著差异，可能与南方线虫具有更大的寄主范围相

关，其中 Minc18551、Minc06060、Minc10010 同
时含有转录活性调节和核酸绑定结构域，BlastP 结
果表明，预测 Minc18551、Minc06060 为锌指蛋
白，而Minc10010为转录起始因子。 
分泌信号肽模体分析结果表明，根结线虫的

信号肽中存在一定保守的模体，且含有同一模体

的成员大部分预测功能类似，但这些保守的模体

是否与真实功能相关，有待进一步研究。 
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