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海洋细菌胞外蛋白酶 PPC 结构域序列特性与系统进化分析 

黄嘉丰, 刘  丹, 杨兴昊, 吴日帮, 武翠玲, 何海伦  

(中南大学 生命科学学院  医学遗传学国家重点实验室, 湖南 长沙 410013) 

摘要: PPC(Pre-Peptidase C-terminal)结构域广泛分布于分泌型海洋细菌蛋白酶的 C 末端, 对蛋白酶的

分泌, 锚定及与底物相互吸附起到重要作用。对 PPC 结构域序列分析发现, PPC 结构域存在两个较为

保守序列区, 且这两个保守区空间结构为 β-折叠。尽管有的 PPC 结构域序列一致性较低, 但不同结构

域间存在相同的保守序列, 且其三维结构相似。为了进一步对不同来源的 PPC 结构域的进化关系进行

系统研究, 本研究选取公开发表的 PPC 结构域, 通过在 NCBI 数据库中搜索得到 61 条来自于 39 个细

菌所分泌的不同蛋白酶的 PPC 的氨基酸序列进行系统发育分析。发现 PPC 结构域在生物进化过程中序

列变异性大, 保守性弱。其中, 有些细菌 PPC 结构域可能来源于自身基因重复产生, 有些细菌 PPC 结

构域则可能由水平基因转移产生。  

关键词: 蛋白酶; PPC 结构域;保守区; 系统进化树; 基因水平转移 

中图分类号: Q93    文献标识码: A      文章编号: 1000-3096(2015)01-0013-11 

doi: 10.11759/hykx20140519002 

基因水平转移(Horizontal gene transfer, HGT)是

指在具有生殖隔离的不同物种之间, 或单个细胞的

叶绿体、线粒体等细胞器之间, 以及细胞器和细胞核

之间所进行的 DNA 片段流动[1-2]。基因交流可以发

生在亲缘关系较近的同属不同种之间, 也可以是亲

缘关系较远的 , 或没有亲缘关系的生物种之间 , 有

的甚至跨越了界的限制[3]。基因水平转移对研究在追

踪菌株来源, 研究菌株变迁情况以及探讨造成不同

地区流行菌株之间的关系上有重要意义。越来越多

的证据显示基因水平转移是原核生物进化的重要动

力。Santiago等[4]对 l7个真细菌和 7个古生菌的全基

因组序列分析发现: 通过水平转移得到的基因可以

占到全基因数的 1.5%~14.5%。另有研究发现, 结构

域的基因水平转移事件比较容易发生在参与物质和

能量代谢的酶蛋白中, 特别是在海洋微生物中, 这种

现象普遍存在[5]。这种多结构域的酶蛋白, 通过结构

域基因的重复或是水平转移, 使自身具有了新的功能

和催化特性, 是其长期进化和环境适应的结果[2, 3]。 

海洋细菌在自然界氮循环过程中发挥了重要的

作用, 近年来不断有新的海洋细菌胞外蛋白酶被发

现[6]。研究发现, PPC(Pre-Peptidase C-terminal)结构域

广泛分布于分泌型海洋细菌蛋白酶的 C 末端, 通常

以 1个 PPC结构域单独存在或 2个 PPC结构域串联重

复出现, 每个 PPC 结构域包含 70~90 个氨基酸[7-8]。

PPC 结构域多存在于细菌分泌型胞外蛋白酶中, 但

并不存在于酶的催化结构域中。PPC结构域在细菌和

古菌分泌的蛋白酶中都有发现, 特别是在海洋细菌和

致病菌蛋白酶中较为多见[7-8]。如 Vibrio, Pseudoal-

teromonas, Shewanella, Alteromonas, Aeromonas等菌

分泌的胞外蛋白酶中很多都含有 PPC 结构域[9]。 目

前发现 PPC 结构域存在于至少四个不同家族的蛋白

酶中[10], 金属蛋白的 M4、M9、M28家族和丝氨酸蛋

白酶的 S8家族。序列比对显示 PPC结构域与已知的

PKD 结构域没有任何同源性, 但二级结构分析显示

PPC结构域也是典型的 β片层结构[7]。这预示着这些

结构域在蛋白酶中可能行使着类似的功能, 在遗传进

化上存在着一定的相关性。但目前还没有相关系统研

究, 只是分别对个别蛋白酶的C端 PPC结构域进行了

初步的功能检测。如 PPC结构域可能与酶蛋白酶的分

泌、锚定或是底物吸附有一定的相关性, 而且来源不

同的细菌蛋白酶 PPC 结构域的功能也大不相同[9, 11], 

推测该 PPC 结构域的存在可能与蛋白酶的环境适应

和遗传进化密切相关。 
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目前关于 PPC 结构域进化关系的研究鲜有报道, 

本研究从数据库中获取 39种海洋细菌共 61个 PPC结

构域, 实验通过 16S rDNA、PPC结构域的系统进化分

析, 结构域和物种基因组的进化距离对比, GC%含量

比较等方法, 推测不同来源的 PPC 结构域间可能的进

化关系, 为深入了解不同细菌分泌的多结构域蛋白酶

分子进化机制奠定基础, 从而有助于进一步了解产带

有 PPC结构域胞外蛋白酶细菌之间的进化关系。 

1  材料及方法 

1.1  材料 

通过在 GenBank、同源蛋白质聚类数据库

(COG)、MEROPS 等相关数据库中搜索具有 PPC 结

构域的细菌蛋白酶基因序列和氨基酸序列, 共得到

61 个 PPC 结构域的氨基酸序列, 所得结构域来源于

39 株细菌, 其中以 Pseudoalteromonas, Vibrio, She-

wanella, Alteromonas种属的细菌占多数。 

1.2  方法 

1.2.1  PPC结构域二级结构分析 

采用软件 Clustal X, DNAMAN 对选取的 61 个

PPC 结构域进行氨基酸序列比对, 标志序列间的保

守序列。标记细菌蛋白酶 N端第 1个 PPC结构域为

PPC1, 第 2个 PPC结构域为 PPC2, 依此类推。 

利用 ExPASy-Phyre2 (http: //www.sbg.bio.ic.ac. 

uk/phyre2/html/page.cgi?id=index) 对 PPC 结构域进

行同源建模, 构建结构域的二级、三级结构。比较结

构域间异同, 分析保守序列的结构特征[12]。 

1.2.2  系统进化分析 

采用 Clustal X程序对 PPC结构域的氨基酸序列

细菌的 16S rDNA碱基序列进行比对, 个别位点进行

人工校正。使用 MEGA 软件最大简约法(Maximum 

Parsimony, MP) 构建系统发育树, 系统树的可靠性

经 1000次重复的自展法进行检验。对得到的进化树

进行系统进化分析, 选择未能与同一谱系(相同种属)

菌株很好聚类的菌株, 其 PPC 结构基因作为下一步

研究的候选水平转移基因[13-14]。 

1.2.3  菌株 GC含量分析 

通 过 NCBI-Genome(http: //www.ncbi.nlm.nih. 

gov/genome/)搜索细菌全基因组 GC含量及 PPC结构

域的核苷酸序列 GC 含量。当 PPC 结构基因 GC 含

量与该细菌全基因GC含量存在明显差异时, 则可判

断该结构域基因发生基因水平转移, 从而进一步确

认候选菌株是否发生基因转移[12]。 

1.2.4  PPC结构域序列一致性分析 

结合系统发育进化树以及细菌相关基因 GC 含

量, 利用 Clustal X, DNAMAN软件对候选水平基因

转移的 PPC结构域氨基酸序列进行序列一致性比对, 

进一步判断 PPC结构域的可能来源。 

1.2.5  PPC结构域特征性分析 

将 PPC结构域, 16S rDNA , 结构域所在酶基因

及全基因组序列的GC含量进行比对, 并以细菌全基

因 GC含量为分母, 其他三者为分子做 GC含量比值

分布图, 分析结构域与全基因组间的差异变化[2]。推

测存在基因水平转移的标准, 定为该序列的组成与

全基因序列组成的值间的差异超过 5%[15]。 

2  结果与分析 

2.1  PPC 结构域序列分析 

对 PPC结构域氨基酸序列相似度比对结果显示, 

来源不同的 PPC 结构域同源性较低, 物种间的 PPC

结构域序列相似度在 18%~100%(图 1)。从图中可看

出, PPC结构域氨基酸序列的部分片段具有很高的保

守性 , 序列的保守区和可变区间隔排列 , 其中包括

完全保守区和相对保守区(>75%)。序列比对显示, 完

全保守区的氨基酸序列为 -GG*GDADLYV*-和 -Y* 

CRPY **GN*E*C-。并利用 ExPASy-Phyre2程序在线

预测 PPC 结构域二级结构及空间构象, 同一种属、

不同种属之间 PPC 结构域三维空间结构具有明显的

相似性, 均为 6个 β-折叠区, 间断排列, 且不具有 α-

螺旋结构(图 2), 同一种属细菌 PPC结构域空间结构

相似(图 3A, B); 不同种属细菌 PPC结构域空间结构

亦相似(图 3 A, C, D), 都为富含 β-折叠区域, 由此

推测, PPC 结构域的 β-折叠结构可能与其功能密切

相关[16-18]。此外, 氨基酸序列分析发现, PPC结构域

内含有较多酪氨酸 , 酪氨酸的侧链具有芳香环 , 常

在蛋白相互作用中起到重要作用[16, 19]。PPC 结构域

富含酪氨酸, 可能对蛋白质底物起到一定的吸附功

能[19]。PPC 结构域内保守区域的蛋白二级结构基本

都为 β-折叠结构区 , 且芳香族氨基酸大多存在于

PPC 结构域的 β-折叠区, 也进一步说明 PPC 结构域

内保守序列与蛋白酶结合底物的密切相关。 

2.2  基因水平转移分析 

2.2.1  系统发育进化分析 

通过对 39个不同细菌来源的 16S rDNA碱基序 
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图 1  部分 PPC结构域序列比对分析 

Fig.1  Sequence alignment analysis of partial PPC domain 

黑色区域表示 100%同源; 灰色区表示同源性>75%; Consensus表示 100%同源区域氨基酸序列 

The black areas represent 100% sequences homology; Grey areas represent homology more than 75%; Consensus shows the identical sequences 

 

图 2  Phyre2预测 PPC结构域的二级结构示意图 

Fig.2  Prediction of the secondary structure of PPC domain by Phyre2 

 表示该氨基酸序列为 β-折叠区  

 represent β-sheet of the amino acid sequences 
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图 3  PPC结构域三维结构图 

Fig.3  Three dimensional structure of PPC domain 

A. Pseudoalteromonas sp. SM495 PPC1结构域三维结构; B. Pseu-

doalteromonas sp. SM495 PPC2结构域三维结构; C. Shewanella 

violacea DSS12 PPC1结构域三维结构; D. Gallaecimonas xiame-

nensis 3-C-1 PPC1结构域三维结构 

A. Three-dimensional structure of Pseudoalteromonas sp. SM495 
PPC1 domain;   B. Three-dimensional structure of Pseudoaltero-
monas sp. SM495 PPC2 domain; C. Three-dimensional structure of 
Shewanella violacea DSS12 PPC1 domain; D. Three-dimensional 
structure of Gallaecimonas xiamenensis 3-C-1 PPC1 domain 

 

列进行人工修饰, 最终比对的序列大小在 1 400 bp

左右。使用 MEGA 软件最大简约法(Maximum Par-

simony, MP)构建系统发育树 , 系统树的可靠性经

1 000 次重复的自展法进行检验, 得细菌 16S rDNA

系统进化树(图 4)。进化分析显示, 39株细菌分别来

源于 21 种不同种属, 通过对细菌间进化距离的分析

计算, 得进化树平均进化距离为 0.147 2, 方差 0.003, 

最大进化距离为 0.266 5。同一种属细菌聚类明显, 包

括 Pseudoalteromonas, Vibrio, Shewanella, Alteromonas

等。且各类群之间同源性不高, 具有明显种属差异性。 

通过对 61个 PPC结构域氨基酸序列进行人工修

饰, 最终比对序列大小在 72 个氨基酸左右。使用

MEGA 软件最大简约法(Maximum Parsimony, MP) 

构建系统发育树, 系统树的可靠性经 1 000次重复的

自展法进行检验, 得 PPC结构域系统进化树(图 5)。

PPC结构域进化分析结果显示, PPC结构域进化距离

差异较大 , 进化距离的分析计算 , 发现结构域进化

树平均进化距离为 0.517 4, 方差 0.027 6, 最大进化

距离为 1.563 1。表明该结构域在进化过程中变异大, 

保守性弱。PPC 结构域系统进化树显示, Pseudoa-

lteromonas 结构域 PPC1 和 PPC2 各聚成一类, 且

Pseudoalteromonas PPC1聚类中有 Shewanella PPC1

与其同源类聚, 表明菌 Shewanella 中 PPC 基因可能

由菌 Pseudoalteromonas PPC基因水平转移而来。由

图 5可知, 同一聚类的结构域同源性较高, 但两聚类

之间则存在明显差异; Vibrio的 PPC结构域独自构成

一聚类, 无其他菌属混杂 , 表明弧菌的 PPC结构域

在进化过程中较为稳定 ; 与 Vibrio 相反 , She-

wanella 的 PPC 结构域则相对分散 , 结构域间差异

性较大 , 表明该菌 PPC 结构域在进化过程中可能发

生结构域的水平基因转移 , 如 Reinekea blandensis 

MED297(PPC2) 与 Shewanella violacea DSS12 

(PPC3), Pseudoalteromonas sp. SM495(PPC1) 与

Shewanella violacea DSS12(PPC1)。在比对结果中, 

除同一谱系外, 有些基因序列与其他谱系的菌株有

较高的相似性, 具有明显的水平转移的迹象, 因此, 

初步判断有 12 个细菌的 PPC 结构域可能发生了基

因转移(图 5)。另外, Xanthomonas campestris 自身

PPC1与 PPC2进化分析类聚成一束, 推测可能发生

了基因内重复。 

2.2.2  基因组和结构域中 GC含量分析 

不同细菌物种之间基因组GC含量是不同的, 每

个细菌物种基因组的 GC 含量相对来说是比较稳定

的 , 而且在不同基因间是相对一致的 , 它们不受外

界因素的影响[20-21]。如果某菌株某段特定 DNA序列

的GC含量明显高于或低于其基因组的其他部分, 就

暗示着该特定 DNA 序列是通过水平转移从外源的

细菌或其他物种中得到的。如 Karaolis等对霍乱弧菌

(Vibrio cholerae)毒力基因亦即致病性岛 (Pathog-

enicity Island)研究发现, 霍乱弧菌毒力基因的 GC含

量是 35%, 低于全基因组的 GC含量(47%~ 49%), 并

且与霍乱弧菌以外的肠致病大肠杆菌(Enteropatho-

genic Escherichia coli)的毒力岛的结构相似, 也就暗

示霍乱弧菌毒力岛基因可能是由肠致病大肠杆菌发

生基因水平转移得来的[12]。 

实验通过 NCBI-Genome(http: //www.ncbi.nlm. 

nih.gov/genome/)搜索 39株细菌全基因组 GC及 PPC

结构域的核苷酸序列, GC含量计算结果见表 1。 

比较表 1 中 PPC 结构域基因 GC 含量与细菌基

因组 GC 含量存在的差异, 序号 3(PPC2), 8(PPC1), 

9(PPC1), 11(PPC1), 13(PPC1), 15(PPC1), 15(PPC2), 
17(PPC2), 24, 25, 28, 30, 36(PPC2), 38以及 39的细菌
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PPC 结构域的 GC 含量与基因组 GC 含量差异较大, 

其中, 有 4 个结构域基因为本次实验的候选水平转

移基因, 分别是 9. Alteromonas sp. S89 (PPC1), 11. 

Kangiella koreensis DSM 16069 (PPC1), 15. Colwellia 

psychrerythraea 34H (PPC1), 17. Glaciecola lipolytica 
E3 (PPC2)。其他非候选基因在进化树中或自成一束, 

或与同属细菌聚集, 因此判断其是否发生水平转移

事件有待数据量的进一步扩大。 

 

图 4  基于细菌 16S rDNA序列使用最大简约法构建的系统进化树 

Fig.4  The phylogenetic tree, using maximum parsimony, of bacterium based by 16S rDNA sequences 
分枝长度表示进化距离 

the branch length represents the evolutionary distance 
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图 5  基于 PPC结构域氨基酸序列使用最大简约法构建的系统进化树 

Fig. 5  The phylogenetic tree of bacterium based on amino acid sequence of PPCdomain, using maximum parsimony 

a.表示有 6个 Pseudoalteromonas的第二个(靠近 C端)PPC结构域聚成一树; 

b.  表示可能发生水平基因转移;  表示该菌可能发生基因内结构域重复; 

c.gi表示该结构域在 NCBI上的搜索号; 11a|Kangiella表示编号为 11的细菌 Kangiella 蛋白酶 N端数第 1个 PPC结构域信息 

a. There are 6 PPC2 domains (close to the C-terminal) of Pseudoalteromonas gathering into a bunch; 
b.  indicates it may occur horizontal gene transfer;  indicates the patential duplication of the PPC domain gene; 

c. gi represents the serial number of the domain on the NCBI; 11a|Kangiella is the PPC domain (close to the N-teminal) of the bacterium 
Kangiella numbered 11 
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表 1  实验菌株相关结构基因 GC 的含量 
Tab. 1  The percentage of GC in the strain related genes 

GC (%) 菌株 

编号 
菌株名称 

全基因组 酶基因 16S rDNA PPC1a PPC2 PPC3

1 Pseudoalteromonas undina NCIMB 2128 39.9 39.7 52.2 40.7 39.1  

2 Shewanella violacea DSS12 44.7 41.0 53.7 42.3 46.3 44.6 

3 Pseudoalteromonas sp. Bsw20308 38.9 37.9 52.9 35.6 33.6c  

4 Gallaecimonas xiamenensis 3-C-1 NULL NULLb 54.2 NULL   

5 Simiduia agarivorans SA1 = DSM 21679 55.8 55.7 54.7 52.5 53.0  

6 Shewanella loihica PV-4 53.7 52.4 53.9 57.3   

7 Rhodanobacter thiooxydans LCS2 67.2 67.9 56.7 65.9 65.7  

8 Rheinheimera nanhaiensis E407-8 51.3 54.5 53.4 59.8 51  

9 Alteromonas sp. S89 56.8 63.3 53.3 61 60.4  

10 Rhodanobacter spathiphylli B39 66.5 67.8 56.3 64.4 67.8  

11 Kangiella koreensis DSM 16069 43.7 44.1 52.3 49.3 46.7  

12 Teredinibacter turnerae T7901 50.9 52.6 53.5 52.7   

13 Alkalimonas collagenimarina NULL 50.7 53.6 45.3 50.9  

14 Pseudoxanthomonas spadix BD-a59 66.7 67.4 54.8 68.7   

15 Colwellia psychrerythraea 34H 38 39.5 53.0 42.3 43.2  

16 Reinekea blandensis MED297 52.4 53.3 53.9 53.2 52.5  

17 Glaciecola lipolytica E3 40.8 45.0 52.4 42.8 44.9  

18 Pseudoalteromonas marina mano4 39.7 40.8 52.9 37.9   

19 Shewanella baltica OS185 46.3 47.2 47.5 50.2   

20 Haliangium ochraceum DSM 14365 69.5 68.0 55.6 69.7 71.1  

21 Xanthomonas sacchari NCPPB 4393 69 NULL 55.6 NULL   

22 Stenotrophomonas maltophilia 66.8 68.4 69.5 67.8   

23 
Alteromonas macleodii str. 
‘Deep ecotype’ 

44.9 48.5 55.4 43.9   

24 Aeromonas hydrophila 61.5 64.9 52.7 68.3   

25 Aeromonas caviae Ae398 61.4 64.9 55.3 68.3   

26 Cystobacter fuscus DSM 2262 68.6 67.8 57.2 72.2 70.4  

27 Stigmatella aurantiaca DW4/3-1 67.5 66.6 56.6 65.3   

28 Vibrio splendidus LGP32 43.9 43.7 68.4 50.7   

29 Vibrio sp. RC586 46.4 47.5 53.5 44.7   

30 Vibrio coralliilyticus ATCC BAA-450 45.7 48.8 48.2 51.2   

31 Vibrio sp. Ex25 44.9 46.8 54.0 47.6   

32 Vibrio caribbenthicus ATCC BAA-2122 41.6 45.7 53.9 45.2   

33 Pseudoalteromonas sp. BSi20439 40.2 44.5 52.6 44.1 41.1  

34 Pseudoalteromonas sp. SM495 NULL 39.1 53.2 41.6 38.6  

35 Pseudoalteromonas sp. A28 NULL 40.9 53.2 39.7 43.5  

36 Pseudoalteromonas sp. SM9913 40.3 37.2 52.9 38.5 35.3  

37 Shewanella woodyi ATCC 51908 43.7 43.5 53.8 47.8   

38 Vibrio cholerae PS15 47.5 49.7 39.1 54   

39 Vibrio vulnificus 46.7 49.3 54.2 52.1   

注: a. 有些蛋白酶的 C末端有多个 PPC结构域, 记靠近 N端的第一个结构域为 PPC1, 依此类推;  

b. NULL表示在数据库内尚无该结构信息;  

c. 数字加粗表示此 PPC结构域 GC% 与基因组(或酶基因)GC% 差异较大, 表明该结构域可能发生水平基因转移 
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2.3  PPC 结构域特征性分析 

将 PPC结构域, PPC所在蛋白酶基因, 16S rDNA

及全基因组序列的GC含量进行比对, 以细菌全基因

GC作为分母, 分别做出 PPC, 16S rDNA以及酶基因

GC%比值散点图(图 6)。对所得比值进行 F-检验, 检

验结果显示, PPC结构基因与全基因 GC含量比值在

0.8683~1.1675 之间, 平均值为 1.0323, 方差 0.0051; 

16S rDNA 基因与全基因 GC 含量比值在 0.7996~ 

1.3957之间, 平均值为 1.0939, 方差为 0.0371; 酶基

因与全基因 GC 含量比值在 0.9181~1.1148 之间, 平

均值为 1.0201, 方差为 0.0027。且 F-检验三组数据 P

值均小于 0.01, 说明差异具有统计学意义。 

 

图 6  菌株 PPC 结构域、16S rDNA、结构域所在酶基因

与全基因组的 GC含量比值 

Fig.6  The GC% content ratios of PPC domain/Whole genome, 
16S rDNA/Whole genome and protease/Whole genome 

 

可以看出, 各单元 GC含量与全基因 GC含量拟

合程度比较: 酶基因>PPC 结构域>16S rDNA。16S 

rDNA与细菌基因组的 GC含量差异明显, 蛋白酶基

因与全基因组的 GC含量高度一致, PPC结构域基因

与全基因组 GC含量的一致性介于上述两者之间。以

酶基因与全基因的 GC含量比值 0.9181~1.1148为界

限, PPC结构域与全基因的 GC含量比值散点图超过

此界限则定位偏离点, 则 PPC结构域与全基因的GC

含量比值散点图存在 10个偏离点(图 6), 这暗示了这

10个结构域可能来源于水平基因转移。 

PPC结构域基因与全基因组的 GC%含量比值存

在的 10 个偏离点, 其中 11a 和 15b 为本研究的候选

转移菌, 而其余 8 个偏离点细菌在进化树上与同一

菌属细菌聚成一束(图 4), 是否发生转移事件有待进

一步研究。 

2.4  PPC 结构域可能的基因水平转移方式 

2.4.1  酶基因内 PPC结构域基因重复 

Xanthomonas campestris 的 MprB 蛋白酶基因编

码 2个结构相似的 PPC结构蛋白。通过对 PPC结构

域构建的系统进化树进一步分析(图 5), 可以发现细

菌 Xanthomonas campestris的 MprB蛋白酶基因内的

两个 PPC 结构域在进化分支上类聚成一束, 相似度

高。通过序列一致性分析发现相似度达 94% , 且 PPC

结构域位于蛋白酶的 C 末端, 重复出现, 呈串联排

列(图 7A, B), 可初步推测 MprB 蛋白酶内两个 PPC

结构域是基因内结构域重复产生。Jenke-Kodama H

等对蓝细菌 Polyketide synthases (PKS)基因中的

KS-AT 结构域系统分析发现, 蓝细菌 PKS 基因内的

两个 KS-AT 结构域聚成一束, 且同源蛋白结构域氨

基酸序列相似度达 70%以上, 在同一 PKS 基因内的

KS-AT结构域发生了基因内重复[11, 14]。另外, Sarah A 

Teichman 等对大肠杆菌和酿酒酵母基因调节网络研

究发现, 大肠杆菌和酿酒酵母基因组中转录因子基

因存在基因内重复现象: 大肠杆菌同源转录因子蛋

白相似度达 77%, 酿酒酵母同源转录因子蛋白相似

度达 69%[22]。本工作关于基因重复研究方面与

Jenke-Kodama H 等所做的实验基本相同, 因此, 通

过比对各个模块中结构域间序列的相似度, 可以初

步判断结构域间是否有重复发生。 

2.4.2  跨种属基因水平转移可能性分析 

由 PPC结构域构建的系统进化树(图 5)以及基因

组和结构域中 GC 含量分析(表 1)可知, 共 4 个 PPC 

 

图 7  细菌 Xanthomonas campestris基因内 PPC结构域同源比对及结构域所在 MprB蛋白酶结构图 

Fig.7  Homologous comparison between two PPC domains in Xanthomonas campestris and the structure diagram of the protease 
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结构域可能是由基因水平转移而来, 分别是 9a. Al-

teromonas sp. S89 (PPC1), 11a. Kangiella koreensis 
DSM 16069 (PPC1),  15a. Colwellia psychrerythraea 
34H (PPC1)和 17b .Glaciecola lipolytica E3 (PPC2)。

其中, 值得注意的是, 11a 与 15a 在进化树上距离接

近; 9a与 17b在进化树上距离接近, 说明这两类 PPC 

结构域之间发生水平基因转移可能性较大。序列相

似性比较显示, 11a与 15a序列相似度为 73%(图 8A); 

而 9a与 17b序列相似度为 68%(图 8B)。由于现在发

现的 PPC 结构域数量有限, 暂无法确定两者 PPC 结

构域的进化方向 , 因此 , 关于它们的进化方向还有

待进一步研究。 

 

图 8  细菌 Alteromonas sp. S89 (PPC1), Kangiella koreensis DSM 16069 (PPC1), Colwellia psychrerythraea 34H (PPC1)和

Glaciecola lipolytica E3 (PPC2) PPC结构域同源比对及结构域所在 MprB蛋白酶结构图 

Fig.8  Homologous comparison between four PPC domains in Alteromonas sp. S89 (PPC1), Kangiella koreensis DSM 16069 
(PPC1), Colwellia psychrerythraea 34H (PPC1) and Glaciecola lipolytica E3 (PPC2)and the Structure diagram of those 
protease 

 

3  讨论 

很多研究已经证明, 结构域的水平转移事件比

较容易发生在参与物质和能量代谢的酶蛋白中[21]。

因此, 转移事件的发生对生物, 尤其是指微生物, 适

应环境具有重要意义, 特别是在生命发生早期地球

海洋环境相对恶劣且环境变化较为频繁的情况下 , 

是导致生物趋同进化的一大自然动力[22-24]。通过对

PPC结构域的进化及功能分析, 不难发现, PPC结构

域基因在进化过程中受到基因转移的影响, 在细菌

基因内, 细菌与细菌间发生过水平转移事件。新的结

构域的加入 , 赋予了酶蛋白新的功能 , 可以更好的

在吸附底物蛋白的过程中发挥作用[2, 25]。 

已有研究发现 , 转移事件发生过程中 , 亲缘关

系和地理位置相比, 相同环境生态位更能决定一个

转移基因是否能融入新的基因组中[19]。Smillie 等研

究发现, 寄生在人体内的人类相关细菌发生基因水

平转移的概率要比普通细菌发生转移的概率高 25倍, 

从而使人类相关细菌更好的适应其所生存的环境条

件[19]。PPC 结构域在海洋细菌和致病菌蛋白酶中较

为多见[7], 如 Vibrio, Pseudoalteromonas, Shewanella, 

Alteromonas, Aeromonas等菌分泌的胞外蛋白酶中很

多都含有 PPC 结构域[7-8]。He 等通过对南极嗜冷菌

Pseudoalteromonas sp. SM495 分泌的胞外蛋白酶

E495的 PPC结构域的功能检测, 发现 PPC结构域可

以特异性的吸附海洋中富含的藻类蛋白, 利于蛋白

酶 E495对周围海洋环境中蛋白底物的富集[8]。而对

于弧菌等伤口致病菌, Miyoshi 等则发现海洋致病菌

Vibro vulnificus产的金属蛋白酶 VVP的 PPC结构域

对酶与不溶性蛋白底物和红血球细胞膜的结合是必

需的[25]。初步推测, 蛋白酶 C 末端 PPC 结构域的存

在可能是为了细菌适应生存环境, 满足自身生长的

需要。因此, 深入研究 PPC 结构域的进化关系和规

律, 可为研究海洋细菌环境适应与结构域进化关系

奠定理论基础。 
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基因重复也是原核生物进化的主要动力之一[23-24], 

基因内结构域重复在酶功能的进化上也具有重要意

义。Selvaraj等[26]研究发现, 木聚糖酶 C端的两个重

复的碳水化合物结合结构域, 和只有一个结合结构域

的酶相比具有更高的酶活性。Jenke-Kodama H等[11, 20]

研究发现, 蓝细菌中 KS-AT 结构域发生了基因内重

复的 I型 PKS, 在长链脂肪酸合成初期发挥作用。然

而, 无 KS-AT结构域重复的 II型 PKS则只在长链脂

肪酸合成过程中起作用。在对 PPC 结构域的研究过

程中, 我们也发现了海洋细菌 Xanthomonas campestris

具有典型的重复现象的发生, 其具体的作用和功能

还有待进一步探讨。 
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Abstract: PPC (Pre-Peptidase C-terminal) domain is widely distributed in the C-terminal region of protease se-

creted from marine bacterial, and it plays an important role in secretion and localization of protease, as well as ad-

sorption of reaction substrate. The PPC domain sequence analysis showed that there are two conserved sequences in 

PPC domain amino acid sequence and β-sheet was characterized as spatial structure of the regions. Although some 

PPC domain sequences show lower consistency, there are conserved sequences and similar three-dimensional 

structure of PPC domain. In order to analyze the evolutionary relationship of the PPC domain between different 

strains, this paper did phylogenetic analysis on the amino acid sequences of 61 PPC domains from 39 different 

stains searched from the NCBI database. The study found that PPC domain sequences were variability and noncon-

servative in the biological evolution process. According to the results, some PPC domain may be derived from its 

gene duplication, while some may happen due to horizontal gene transfer event. 
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