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摘   要：【目的】鉴定和确定被预测为编码干燥相关蛋白的耐辐射异常球菌 (Deinococcus 

radiodurans) drB0118 基因功能，探讨该基因对盐、渗透和氧化胁迫抗性的作用。【方法】构建

drB0118 基因缺失突变株(ΔB0118)，通过氯化钠、D-山梨糖醇和过氧化氢等胁迫冲击实验及氧化

胁迫条件下 qRT-PCR 分析，研究 drB0118 突变对非生物胁迫反应及氧化胁迫相关基因表达的影

响。【结果】drB0118 突变导致菌株对 NaCl 和 D-sorbitol 胁迫的抗性降低；对氧化胁迫(H2O2)敏

感；qRT-PCR 分析显示，drB0118 突变引起氧化胁迫抗性基因 pod 和 oxyR 分别下调 4 倍和 10 倍。

【结论】D. radiodurans 中 drB0118 参与了盐、渗透和氧化等多种非生物胁迫反应。 
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Functional analysis of drB0118 gene in response to abiotic stress 
in Deinococcus radiodurans 
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Abstract: [Objective] drB0118 gene in Deinococcus radiodurans is predicted to encode a protein 
associated with the desiccation tolerance. The purpose of this study is to identify and determine the 
function of drB0118 gene, especially its effects on the bacterial resistance to salt, osmotic and oxidative 
stresses. [Methods] The drB0118 mutant was constructed and its tolerance to salt, osmotic and 
oxidative stresses was investigated by the NaCl, D-sorbitol or H2O2 shock experiments. The expression 
of the genes involved in oxidative stress response was measured by qRT-PCR assay under the oxidative 
stress. [Results] The mutant ΔB0118 was more sensitive to NaCl, D-sorbitol and H2O2 stresses than the 
wild type strain. The inactivation of drB0118 resulted in 4-fold or 10-fold decrease in the relative 
expression of pod and oxyR genes respectively. [Conclusion] The results suggested that drB0118 gene 
was involved in salt, osmotic and antioxidant stress in D. radiodurans. 
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耐辐射异常球菌(Deinococcus radiodurans，DR)

是目前地球上已发现的最具辐射抗性的微生物之

一[1-2]，其对电离辐射、紫外线、长期干燥、氧化损

伤等具有超强的抗性。其高效的抗氧化保护机制和

干燥胁迫抗性已成为当前的研究热点[3-4]。 

水分缺失是最重要的胁迫因素，环境中的高

盐、高渗透压和干燥都会间接造成细胞的水分胁

迫。水分缺失导致 DNA 双链断裂、蛋白变性聚合，

几乎对生物体所有生物学功能产生影响[5-6]。然而，

耐辐射异常球菌能够通过阻止这种伤害抵抗极端

环境。2001 年，Mattimore 等报道了 D. radiodurans 

R1 菌株置于相对湿度低于 5%的干燥器中，6 周后

仍有 85%的存活率[7]。更有趣的是，此培养物在经

6 年的干燥处理后仍有 10%的存活率[8-9]。此外，该

菌对多种形式的氧化胁迫也具有很高的抗性[10]。

Slade 等指出 D. radiodurans R1 经 40 mmol/L 过氧

化氢处理 60 min，90%仍保持存活能力[8]。 

D. radiodurans R1 基因组分析显示该基因组含

有 4 个 与 干 燥 胁 迫 抗 性 相 关 的 蛋 白 ， 分 别 由

drB0118、dr1172、dr1372 及 dr0105 基因编码，氨

基酸序列分析发现 drB0118 基因编码的蛋白为“复

苏植物”还魂草(Craterostigma plantagineum)干燥胁

迫抗性相关蛋白同源物，与植物的干旱胁迫抗性密

切相关[11]。2001 年 Battista 等对 D. radiodurans R1

中 drB0118 基因进行了初步研究，认为 drB0118 基

因对干燥胁迫起着重要作用，对电离辐射抗性无作

用[11-14]。至今有关 D. radiodurans R1drB0118 基因

的研究报道甚少，对该基因功能仍缺乏了解。本研

究采 用融合 PCR 技术和 体内重组技 术构建了

drB0118 基因的缺失突变株(ΔB0118)，分析该基因

在氧化、盐及渗透等胁迫反应的作用，进一步分析

在过氧化氢胁迫下 drB0118 基因缺失对氧保护相关

基因表达的影响，探讨 DRB0118 的抗逆功能。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

1.1.1  菌株、质粒及培养条件：耐辐射异常球菌(D. 

radiodurans R1)由本实验室保存；高频转化受体菌

大肠杆菌 Escherichia coli trans10 购自北京全式金

生物技术有限公司；pJET1.2/Blunt 克隆载体购自

Thermo 公司；载体 pKatAPH3 由本实验室保存。 

大肠杆菌用 LB 培养基[15](g/L)：胰蛋白胨 10.0，

酵母提取物 5.0，氯化钠 10.0，pH 7.0 或固体加入

琼脂 15.0，37 °C 培养；耐辐射异常球菌用 TGY 培

养基[16](g/L)：胰蛋白胨 10.0，酵母提取物 5.0，葡

萄糖 1.0，pH 7.0 或固体加入琼脂 15.0，30 °C 培养；

突变株在含有 10 mg/L 的卡那霉素(Km)的 TGY 培养

基中培养。 

1.1.2  主要试剂：限制性内切酶、T4 DNA 连接酶，

购自 New England Biolabs 公司；细菌基因组提取试

剂盒、质粒小提试剂盒及胶回收纯化试剂盒，购自

北 京 天 根 科 技 有 限 公 司 ； PrimeStar HS DNA 

Polymerase、消化反转一体试剂盒、qRT-PCR 所需

试剂，购自 TaKaRa 公司；RNA 提取试剂盒，购自

Life 公司；其他生化试剂均为分析纯。引物合成由

擎科生物技术公司完成；测序由华大基因生物技术

公司完成。 

1.2  DRB0118 蛋白的生物信息学分析 

使用 NCBI 数据库获取 drB0118 基因序列及蛋

白序列；使用 KEGG 数据库预测 DRB0118 蛋白结

构域；使用 ProtParam 软件分析 DRB0118 蛋白的基

本特性及蛋白一级结构；在经 PubMed 上 BLAST

在线分析与 DRB0118 蛋白同属的干燥相关蛋白序

列、其他菌种中干燥相关蛋白及复苏植物中干燥相

关蛋白序列，使用 MEGA 5.0 构建系统发育树。 

1.3  缺失突变株 ΔB0118 的构建 

ΔB0118 突变株构建所用引物如表 1 所示，根据

drB0118 及其上下游基因序列和 pKatAPH3 载体序

列 ， 利 用 Primer Premier 5.0 设 计 引 物 并 用

DANMAN 软件对目的基因酶切位点进行分析。 

本实验采用融合 PCR 方法构建 ΔB0118 突变

株。以 D. radiodurans R1 基因组 DNA 为模板，分

别用 B0118U-F/R 引物扩增 drB0118 基因上游序列， 
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表 1  PCR 扩增所用的引物 
Table 1  Primers for PCR amplification 

PCR 扩增片段 

Fragments for PCR amplification 

引物 

Primers 

引物序列 

Primer sequences (5′→3′) 

drB0118 基因上游序列 

The upstream of drB0118 gene 

B0118U-F CGACTCGTTCTGGCACCT 

B0118U-R gtttttctaatcaggatcctctagGACTTTTATCTTCTCTTT 

drB0118 基因下游序列 

The downstream of drB0118 gene 

B0118D-F atatcaagcttatcgataccgtATTCTCAGGCTCAGTAGG 

B0118D-R CCAGCGATGCCCGCACTTAC 

Km 抗性盒 

Km resistant cassette 

B0118K-F aaagagaagataaaagtcCTAGAGGATCCTGATTAGAAAAAC 

B0118K-R cctactgagcctgagaatACGGTATCGATAAGCTTGATAT 

ΔB0118 中 Km 抗性盒验证 

Verification of Km resistant cassette  

YZK-F ACGGTATCGATAAGCTTGAT 

YZK-R CTAGAGGATCCTGATTAGAA 

ΔB0118 中 drB0118 基因验证 

Verification of drB0118 gene 

YZB0118-F ACCGCTGCTTTGCTTGTCTTCTGTT 

YZB0118-R TGAAAGCGATACCGTTACTGTCCGT 

ΔB0118 中融合片段全长验证 

Verification of fusion fragment 

QB0118-F GTGGCTGCCGGCCTGCTGA 

QB0118-R TGGTGGCCGATCGGGAGTTCAT 

注：大写序列表示扩增片段的特异性引物序列，小写序列表示相邻片段的互补序列. 

Note: Uppercase represent the specific primer sequences for amplified fragments; Lowercase represent the complementary sequences of 
adjacent fragments. 

 
扩增产物 P1 长度为 639 bp；用 B0118D-F/R 引物扩

增 drB0118 基因下游序列，扩增产物 P2 长度为  

616 bp；以 pKatAPH3 质粒为模版，用 B0118K-F/R

引物扩增卡那抗性基因片段，扩增产物 P3 长度为  

1 006 bp。分别对各扩增产物进行纯化回收，在反

应体系中加入等摩尔的三片段产物，引物 B0118U-F

和 B0118D-R，采用一步融合法进行融合 PCR 反应，

得到三片段的融合产物。PCR 反应条件为：94 °C   

5 min；94 °C 1 min，60 °C 1 min，72 °C 5 min，17

个循环；94 °C 1 min，60 °C 1 min，72°C 3 min，30

个循环；72 °C 10 min。 

用 Xho I/Nco I 酶切获得验证后的融合片段，通

过同源重组转化野生型 D. radiodurans R1。在含有

10 mg/L 的 Km 平板上筛选缺失突变株△B0118。通

过 PCR 方法对 ΔB0118 进行鉴定。以基因组为模板，

用 YZ-B0118F/R 引 物 扩 增 drB0118 基 因 片 段    

882 bp；用 YZKF/R 引物扩增 Km 基因片段 970 bp；

同时以 D. radiodurans R1 基因组作对照。 

1.4  不同浓度盐对菌株的冲击实验 

将活化的野生型 DR 和突变株 ΔB0118 分别转

接至 20 mL 新鲜 TGY 液体培养基中，30 °C、    

220 r/min 培养至生长对数初期(OD600 为 0.6−0.8)，

分别取 1 mL DR 和 ΔB0118 菌液，4 000 r/min 离心

5 min 收集菌体，用 1 mL 4 mol/L 和 5 mol/L 的 NaCl

溶液重悬后，30 °C、220 r/min 培养 4 h，并设置对

照。处理后的菌液用无菌水进行梯度稀释，每个稀

释度各取 10 μL 点接种于 TGY 固体培养基上。30 °C

培养 2−3 d 后观察结果，试验进行 3 次重复。 

1.5  不同浓度山梨糖醇对菌株的冲击实验 

将活化的野生型 DR 和突变株 ΔB0118 分别转

接至 20 mL 新鲜 TGY 液体培养基中，30 °C、    

220 r/min 培养至生长对数初期(OD600 为 0.6−0.8)，

分别吸取 1 mL DR 和 ΔB0118 菌液，4 000 r/min 离

心 5 min 收集菌体，用 1 mL 1 mol/L 和 2 mol/L 的

D-山梨糖醇重悬后 30 °C、220 r/min 培养 4 h，并设

置对照。处理后的菌液用无菌水进行梯度稀释，每
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个稀释度各取 10 μL 点接种于 TGY 固体培养基上。

30 °C 培养 2−3 d 后观察结果，试验进行 3 次重复。 

1.6  不同浓度 H2O2处理对菌株的冲击实验 

将野生型菌株 DR 和突变株 ΔB0118 培养至生

长对数初期(OD600 为 0.6−0.8)，各取 1 mL 菌液，加

入 27% H2O2 母液，使其终浓度分别为 0、40、60、

80、100 mmol/L。样品混匀置于 4 °C 避光处理    

30 min，立即用无菌水进行梯度稀释，每个稀释度

各取 10 μL菌液点接种到 TGY固体培养基上。同时，

每个梯度取 100 μL 菌液均匀涂布到 TGY 固体培养

基上，每个样品平行 3 次。30 °C 培养 2−3 d 后观察

表型变化，并统计每个平板的菌落数，计算存活率。

根据公式计算存活率：细菌存活率=(过氧化氢冲击

后 培 养 基 上 菌 落 数 平 均 值 / 对 照 组 菌 落 数 平 均

值)×100%。 

1.7  氧化胁迫下基因的表达分析 

将活化的野生型 DR 和突变株 ΔB0118 分别转

接至新鲜的 20 mL TGY 液体培养基中，30 °C 培养

至生长对数初期(OD600 为 0.6−0.8)。加入终浓度为

100 mmol/L 的 H2O2 20 min，并设置对照组。离心

收集菌体。提取细菌总 RNA 并消化反转成 cDNA。

通过 qRT-PCR 对氧化胁迫条件下基因的表达差异

情况进行分析。本实验采用相对定量方法，以 D. 

radiodurans R1 野生型菌株作为对照，以 16S rRNA

基因作为菌株内部参比基因，利用 ΔΔCT 法分析实

时定量数据。每个试验样品做 3 次重复，取平均值。 

2  结果与分析 

2.1  DRB0118 的生物信息学分析 

NCBI 数据库，drB0118 位于 D. radiodurans R1

基因组巨型质粒上，序列全长为 1 014 bp。使用

KEGG 分析 DRB0118 的结构域(图 1)，该蛋白

62−236 位氨基酸组成铁蛋白(Ferritin)保守结构域，

并且在其 N-端含有 Fe-S 结构域和 TAT 结构域。利

用 ProtParam 软件分析表明，D. radiodurans R1 菌

的 drB0118 基因编码 337 个氨基酸，分子量为   

34.9 kD，理论等电点为 5.0，脂溶性系数为 91.63，

不稳定系数为 26.0，是一类稳定性的蛋白。 

从 NCBI 中获得与 DRB0118 同属的干燥相关蛋

白 序 列 沙 漠 奇 异 球 菌 (D. deserti) 干 燥 相 关 蛋 白

(Desiccation-related protein ， 登 录 号 为

YP_002785369.1)、中度嗜热菌(D. geothermalis)双

精 氨 酸 转 位 途 径 信 号 蛋 白 (Twin-arginine 

translocation pathway signal，登录号为YP_603569.1)、

其他菌株中嗜热菌(Thermus thermophiles)干燥相关

蛋 白 pcc13-62 前 体 (Desiccation-related protein 

pcc13-62 precursor，登录号为 YP_006153.1)以及复

苏植物(Craterostigma plantagineum)干燥相关蛋白

(Desiccation-related protein，登录号为 AAA63616.1)。

利用 MEGA 5.0 软件进行系统进化分析(图 2)，结果

显示，D. radiodurans R1 中的 DRB0118 与同属 D. 

geothermalis 中 双 精 氨 酸 转 位 途 径 信 号 蛋 白

(YP_603569.1)亲缘关系较近，相似性为 75%；与同

属 D. deserti 中干燥相关蛋白(YP_002785369.1)相似

性为 71%；与其它属的 Thermus thermophiles 干燥相

关蛋白 pcc13-62 前体(YP_006153.1)相似性为 49%；

与 文 献 报 道 的 复 苏 植 物 属 Craterostigma 

plantagineum 干燥相关蛋白(AAA63616.1)相似性仅

为 32%。 

 
 

 
 

图 1  DRB0118 的功能结构域预测 
Figure 1  The analysis of DRB0118 motif 
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图 2  耐辐射异常球菌 DRB0118 同源物的系统发育分析及序列比对 
Figure 2  Phylogenetic relationships of DRB0118 homologs and sequence alignment from D. radiodurans R1 

注：括号内为菌株在 GenBank 登录号；分支点上的数字表示构建系统进化树时 1 000 次计算时形成该节点的百分比；标尺为进化    

距离. 

Note: The numbers in parentheses represent the accession number of those strains in the GenBank. The numbers in the branching points are 
bootstrap values (expressed as percentages of 1 000 replications). Scale for evolutionary distance. 

 

2.2  突变株 ΔB0118 的构建 

采用融合 PCR 方法获得 drB0118 基因缺失突变

株 ΔB0118。通过 PCR、酶切、测序验证后，将融

合片段线性转化 DR 野生型菌株，通过 20 mg/L 卡

那霉素抗性筛选获得 drB0118 突变株 ΔB0118。通过

PCR 方法验证 ΔB0118。以突变株基因组为模板，

YZKF/R、YZB0118F/R 和 QB0118F/R 三对引物进

行 PCR 反应，分别对 Km 抗性盒、drB0118 基因和

融合全长片段进行验证；Km 抗性盒用 pKatAPH3

质粒作阳性对照，drB0118 基因和融合全长片段用

野生型 DR 基因组作阳性对照。Km 抗性盒鉴定结果

(图 3 第 1 和第 2 泳道)表明 Km 抗性盒已成功替换

drB0118 基因插入到 DR 基因组中；drB0118 基因鉴

定结果(图 3 第 4 和第 5 泳道)发现，以 ΔB0118 基因

组为模板未能扩增出目的条带，而 DR 野生型中扩

增出 882 bp 条带；融合全长片段验证结果中(图 3

第 7 和第 8 泳道)，以 ΔB0118 基因组为模板扩增出

条带大小为 2 179 bp，由于 Km 基因和 drB0118 基因

大小一致，因此将 DR 基因组扩增出的条带进行回

收测序，扩增得到了目的片段，说明 Km 抗性盒已

经成功替换掉 drB0118 基因。以上验证结果表明已

成功敲除 drB0118 基因，获得突变株 ΔB0118。 

2.3  drB0118 基因缺失减弱了 DR 菌株对高盐、

高渗胁迫抗性 

高盐和高渗均会造成细胞渗透失水，细胞壁破

裂，最终导致细胞死亡。本研究对指数生长初期的

野生型菌株 DR 和突变株 ΔB0118 进行不同浓度盐

(NaCl)冲击和山梨糖醇(D-sorbitol)冲击实验。结果

显示(图 4)，正常培养条件下(未加 NaCl 和山梨糖

醇)，DR 与 ΔB0118 生存能力保持一致，而用 4 mol/L 
 

 
 

图 3  突变株中 Km基因和 drB0118 基因验证 
Figure 3  Verification of Km gene and drB0118 gene in 
mutant 
注：M：Trans2K PlusII marker；1：YZKF/R 引物验证 ΔB0118

中 Km 基因；2：Km 基因阳性对照；3：Km 基因阴性对照；4：

YZ-B0118F/R 引物验证 ΔB0118 中 drB0118 基因；5：drB0118

基因阳性对照；6：drB0118 基因阴性对照；7：QB0118F/R 引

物验证融合全长片段；8：融合全长片段阳性对照；9：融合全

长片段阴性对照. 

Note: M: Trans2K PlusII marker; 1: The PCR products amplified 
from ΔB0118 by the primers YZK-F/R; 2: The PCR products 
amplified frompKatAPH3 by the primers YZKF/R; 3: Negative 
control for Km gene; 4: The PCR products amplified from ΔB0118 
by the primers YZB0118F/R; 5: Positive control for drB0118 gene; 
6: Negative control for drB0118 gene; 7: The fusion fragments 
from ΔB0118 by the primers QB0018F/R; 8: Positive control for 
fusion fragments; 9: Negative control for fusion fragments. 
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图 4  不同浓度 NaCl (A)和山梨糖醇(B)处理对突变株 ΔB0118 和野生型 DR 生长的影响 
Figure 4  Effects of the different concentration NaCl (A) and D-sorbitol (B) on the growth of the mutant ΔB0118 and  

D. radiodurans R1  

 

NaCl 处理 4 h 后，ΔB0118 对盐的敏感性高于野生

型 DR 菌株，5 mol/L NaCl 处理 4 h 后，突变株

ΔB0118 对盐冲击更加敏感。用 1 mol/L 或 2 mol/L

山梨醇处理 4 h 后，菌株的生长情况与 NaCl 冲击结

果类似。上述结果表明 DRB0118 蛋白在 DR 菌株抵

抗盐和渗透胁迫过程中发挥重要作用。 

2.4  drB0118 基因缺失导致细胞抗氧化能力减弱 

为研究 DRB0118 蛋白对菌体抗氧化能力的影

响，本实验对野生型 DR 和突变株 ΔB0118 进行了

不同浓度 H2O2 冲击和存活率测定。结果显示，正

常培养条件下(未加 H2O2)，DR 和 ΔB0118 生长保持

一致；用 60 mmol/L H2O2 处理菌株 30 min 后，突

变株 ΔB0118 耐受能力较野生型 DR 下降 3 个数量

级，当 H2O2 浓度达到 80 mmol/L 时，突变株 ΔB0118

几乎全部死亡(图 5A)。图 5B 结果表明，40 mmol/L 

H2O2 冲 击 下 ， 两 者 的 存 活 率 都 在 75% 以 上 ；      

60 mmol/L H2O2 条件下，突变株 ΔB0118 在 30 min

内生存率明显下降，存活率不到 30%，而野生型

DR 菌株仍达到 87%；当 H2O2浓度增加至 80 mmol/L

时，突变株 ΔB0118 的生存率急剧下降不足 10%，

增加至 100 mmol/L 时，突变株 ΔB0118 不能正常生

长，而野生型菌株 DR 大约依然保留 70%的存活率。

由此可见，随着 H2O2 浓度的逐渐增加，drB0118 的

缺失导致细胞对氧化胁迫更加敏感。研究结果表

明，drB0118 基因的缺失降低了 DR 菌株抗氧化损

伤的能力，对 D. radiodurans R1 的抗氧化机制起着

重要作用。 

2.5  氧化胁迫对 drB0118 基因表达水平的影响 

过 氧 化 氢 冲 击 和 存 活 率 试 验 显 示 ( 图 5) ，

drB0118 基因的缺失降低了菌株抗氧化损伤的能

力，表明 drB0118 基因对 DR 菌的抗氧化机制可能

起着重要的作用。为研究 drB0118 基因在氧化胁迫

中的作用，本研究分析了转录水平上野生型和突变

株 ΔB0118 中参与氧化胁迫抗性相关基因在正常条

件和 100 mmol/L 过氧化氢冲击(30 min)下的相对表

达量。结果显示，在正常培养条件下，氧化抗性基

因包括编码过氧化氢酶 KatE、关键调控因子 OxyR、

过氧化物酶 Pod 和超氧化物歧化酶 SodC 的基因表

达量与野生型相比无显著性差异(图 6A)。过氧化氢

处理后，drB0118 基因缺失并没有引起 sodC 和 katE

基因表达量的较大幅度的变化，但导致了过氧化物

酶 pod 基因和转录因子 oxyR 基因发生了约 4 倍和

10 倍的下调(图 6B)。 

3  讨论 

绝大多数生物体在含有自由基的环境中均会

受到活性氧(ROS)的破坏。ROS 是有毒物质，破坏

细胞组分，导致脂质过氧化、蛋白氧化和 DNA 损

伤。耐辐射异常球菌具有超强的抗氧化保护机制，

该菌细胞内存在多种抗氧化酶，其中过氧化氢酶

(KatE)、超氧化物歧化酶(SodC)和过氧化物酶(Pod)

等均可防止 ROS 的产生[17]。耐辐射异常球菌中

d r B 0 1 1 8 基 因 编 码 的 蛋 白 与 复 苏 植 物 属

(Craterostigma plantagineum)干燥抗性相关蛋白高 
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图 5  不同浓度 H2O2冲击对突变株 ΔB0118 和野生型 DR 的生长影响(A)及生存率比较(B) 
Figure 5  Growth and survival curves for D. radiodurans R1 and mutant ΔB0118 following exposure to H2O2 

 

 
 

图 6  耐辐射异常球菌 DR 与突变株 ΔB0118 在正常条件下(A)和 H2O2冲击下(B)氧化胁迫相关基因的表达情况 

Figure 6  The relative expression of oxidative resistance genes in D. radiodurans R1 compared mutant strains under normal 
condition (A) and H2O2 stress (B) 

 

度同源。已有研究表明，复苏植物可以耐受极端干

旱环境，甚至在失去自身水分 95%时仍可长时间存

活[18-20]。本研究结果显示 drB0118 基因的缺失导致

细胞对 NaCl、D-sorbitol 和 H2O2 胁迫敏感。转录分

析也发现 drB0118 基因的缺失引起过氧化物酶基因

pod 和转录因子基因 oxyR 表达发生了约 4 倍和 10

倍的下调，表明 DRB0118 蛋白直接或间接参与 D. 

radiodurans R1 高盐、高渗和氧化胁迫反应。 

OxyR 调节子是最早发现的细菌抗氧化防御系

统之一，参与了细菌抗氧化作用、致病性及铁代谢

等多种生理代谢作用[21-22]。已报道大肠杆菌 OxyR

调节子参与铁代谢的 dps 基因编码的 Dps 蛋白能以

Fe(OH)3 的形式储存 Fe2+，从而降低了胞内游离 Fe2+

浓度，间接降低了 H2O2 产生的危害[23]。生物信息

学 分 析 发 现 ， DRB0118 属 于 铁 蛋 白 2 超 家 族

(Ferritin_2 superfamily)。铁蛋白(Ferritin)广泛存在于

动物、植物和微生物体内，在细胞内大量储存既可

以被生物体利用，又能抵抗极端环境[24-26]。所有的

铁蛋白在有氧条件下均与溶液中的二价铁离子反

应，铁离子螯合在内部的空心结构中，抑制铁氧化

反应，保护细胞不受铁过量引起的氧化损害；并且

亚铁氧化中心能利用 Fenton 反应的反应物阻止

ROS 的产生，所以铁蛋白具有抗氧化功能[27-29]。 

本研究初步证实 Deinococcus radiodurans R1
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中 DRB0118 蛋白在高盐、高渗和氧化胁迫反应中

发挥重要作用，该编码基因的功能尚需进一步通过

构建 ΔB0118 的功能回补菌株进行验证。同时，

DRB0118 蛋白预测为铁结合蛋白，可能通过结合游

离亚铁离子来维持细胞内铁离子的动态平衡，消除

Fe2+和 H2O2 发生反应而对细胞产生损伤。因此，仍

需对 DRB0118 蛋白在参与了铁离子转运过程、维

持铁离子稳态和氧化保护上进行深入研究。 
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