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摘  要：【目的】明确禾谷炭疽菌中存在的典型 RGS，及其信号肽、跨膜区、二级结构特征，

明确该菌 RGS 与其他病菌之间的关系，最终为深入开展 RGS 定位、功能研究打下坚实的理论

基础，也为进一步开展其他炭疽菌的研究提供重要的理论指导。【方法】基于酿酒酵母中已经

报道的 4 个典型 RGS 序列，利用 BLASTp 以及关键词对禾谷炭疽菌蛋白质数据库进行比对、

搜索，以及通过 SMART 保守结构域分析。同时，通过对禾谷炭疽菌中典型 RGS 氨基酸序列

进行细胞信号肽、跨膜区结构以及二级结构等生物信息学分析，此外，通过对禾谷炭疽菌中的

典型 RGS 与其他物种中的同源序列进行遗传关系比较分析。【结果】明确禾谷炭疽菌存在 6
个典型的 RGS，上述 RGS 在蛋白质二级结构中均含有较高比例的α螺旋结构，而在信号肽方面，

除 CgRGS6 含有明显的信号肽序列外，其他 RGS 则没有；6 个 RGS 中 3 个定位在细胞核中，

其他则定位在质膜、内质网、线粒体上。【结论】禾谷炭疽菌中的 RGS 与 C. higginsianum、

C. gloeosporioides Cg-14/Nara gc5、C. orbiculare 等炭疽菌属中的病菌具有较高的同源序列，以

及较近的亲缘关系。 

关键词：禾谷炭疽菌，G 蛋白信号调控因子，信号肽，二级结构，炭疽菌属 
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Abstract: [Objective] To determine the typical RGS in Colletotrichum graminicola, and its signal 
peptide, transmembrane region and the secondary structure, and to provide a strong theoretical 
foundation for studying the positioning and function of RGS, but also provide an important 
theoretical guidance to clarify the other pathogen in Colletotrichum spp.. [Methods] Based on the 
four typical RGS sequences have been reported in Saccharomyces cerevisiae, to search RGS related 
protein sequence from the protein databases of Colletotrichum spp. with the BLASTp as well as the 
use of words, and to search the conserved domain in the SMART online. Meanwhile, bioinformatics 
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analysis have made including the signal peptide, trans-membrane domain structure and the secondary 
structure, In addition, analysis of genetic relationships through comparative typical RGS in C. 
graminicola with homologous sequences of other species. [Results] There are six typical RGSs in C. 
graminicola, which have higher proportion of helical secondary structure. And these RGS do not 
contain the typical signal peptide sequence except for CgRGS6, and the half of six RGSs positioned 
in the nucleus, and the other is positioned in the plasma membrane, endoplasmic reticulum, and 
mitochondria, respectively. [Conclusion] C. higginsianum, C. gloeosporioides Cg-14/Nara gc5, C. 
orbiculare has a high sequence homology and close genetic relationship with C. graminicola. 

Keywords: Colletotrichum graminicola, RGS, Signal peptide, Secondary structure, Colletotrichum spp. 

禾谷炭疽菌[Colletotrichum graminicola (Cesati) 
Wilson]可以侵染玉米、小麦、高粱等禾本科农作物
引起炭疽病，给各国农业生产造成巨大的经济损失[1-5]。

自 20世纪 70年代以来，由该病菌引起的玉米炭疽
病在美国、印度等国家就非常普遍[1,6-7]。植物与病

原菌互作过程中，病原菌为了更好地操控植物，分

泌大量的效应分子来与植物中的防卫反应相关分

子发生作用，从而得以在植物中实现定殖、扩展等

过程。在这一过程中，众多细胞信号转导途径参与

其中，从而完成感知外界环境刺激、内部信号传递

以及应对反应处置等，其中，尤以将外界信号传递

到细胞内部的 G 蛋白(鸟嘌呤核苷酸结合蛋白，
Guanine nucleotide binding protein)信号途径所发
挥的作用最大，而这一途径中的 G 蛋白信号调控
因子(Regulators of G-protein signaling，RGS)，所
具有的主要功能在于通过促进 G 蛋白 α 亚基(Gα)
耦连的 GTP 水解，使 Gα 和 Gβγ 亚基发生重新聚
合，导致 G 蛋白失活而实现快速关闭上述信号途
径，即对异三聚体 G蛋白途径具有负调控作用[8-9]。 
基于此，学术界对真菌 RGS 的研究从其结构

特征、定位情况以及功能等方面开展了大量工   
作[10]。众多病原菌中含有的 RGS数量得以明确，
如酿酒酵母(Saccharomyces cerevisiae S288c)中含
有 4 个 RGS，分别为 Sst2、Rgs2、Rax1 和
Mdm1[11-12]；构巢曲霉(Aspergillus nidulans)中含有
5 个 RGS；分别为 F1bA、RgsA、RgsB、RgsC、
GprK[13-16]；板栗疫病菌(Cryphonectria parasitica)
中的 CPRGS-1[17]；绿僵菌(Metarhizium anisopliae)
中的 Cag8[18]及稻瘟菌(Magnaporthe oryzae)中的

MoRgsl、MoRgs2、MoRgs3、MoRgs4、MoRgs5、
MoRgs6、MoRgs7 和 MoRgs8[19-20]；轮枝镰孢菌

(Fusarium verticillioides)中有 6 个 RGS，分别为
RgsA、RgsB、RgsC1、RgsC2、FlbA1和 FlbA2[21]；

玉米赤霉菌(Gibberella zeae)中含有 7个 RGS，分
别为 FgFlbA、FgFlbB、FgRgsA、FgRgsB、FgRgsB2、
FgRgsC 和 FgGprK[22]。同样，一些其他真菌中含

有 RGS 的数量也有报道，如新型隐球菌

(Cryptococcus neoformans)中含有 3 个，分别为
Crg1、Crg2和 Crg3[23-24]；捕食线虫的真菌寡孢节

丛孢(Arthrobotrys oligospora)中含有 7个 RGS[10]。

然而，对于上述真菌中 RGS 功能的了解却十分有  
限[10]，现已明确真菌中的 RGS多与菌丝生长发育
过程中的有性生殖调控以及侵染过程中的次生代

谢产物、色素合成等过程有关[12]。 
本研究利用 S. cerevisiae S288c中已经报道的

4 个典型 RGS 氨基酸序列，通过在炭疽菌属蛋白
质数据库中进行 BLASTp 比对分析，以及通过关
键词搜索，获得与酿酒酵母 RGS 同源的 C. 
graminicola 序列，并通过保守结构域分析、疏水
性分析、二级结构预测、信号肽分析以及跨膜区结

构分析、亚细胞定位等生物信息学分析，以期明确

该菌中所存在的 RGS 数量、理化性质、结构特征
以及定位情况。同时，基于上述发现的 RGS 氨基
酸序列，在美国国家生物信息中心(National center 
for biotechnology information，NCBI)在线进行同源
序列搜索，通过遗传关系分析，以期为进一步开展

同属于炭疽菌属但其基因组序列尚未公布的其他

炭疽菌的研究提供重要的理论指导。 
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1  材料与方法 

1.1  材料 
根据 S. cerevisiae S288c 中含有的 4 个 RGS 

(Sst2、Rgs2、Rax1和 Mdm1)氨基酸序列，利用炭
疽 菌 属 蛋 白 质 数 据 库

(http://www.broadinstitute.org/annotation/genome/co
lletotrichum_group/MultiHome.html)在线 BLASTp
比对 [25]，所有参数均选择默认值，获得 C. 
graminicola 中所含有的典型 RGS，同时，通过输
入“Regulators of G-protein signaling”、“RGS”关键
词，在上述数据库中进行检索 RGS；另外，利用
NCBI (http://www.ncbi.nlm.nih.gov)明确该菌中
RGS蛋白质登录号信息。 

1.2  方法 
1.2.1  保守结构域预测：利用 SMART网站在线分
析 C. graminicola中所含 RGS所具有的保守结构域
特征。 
1.2.2  蛋白质疏水性预测：利用 Protscale 程序
(http://web.expasy.org/protscale/)[26]对 C. graminicola
中所含 RGS进行疏水性测定。 
1.2.3  蛋白质转运肽及信号肽预测：对蛋白质转运

肽(Transit peptide)的预测利用 TargetP 1.1 Server在
线 分 析 实 现 (http://www.cbs.dtu.dk/services/ 
TargetP/)[27]。氨基酸信号肽(Signal peptide)的预测
则是利用 SignalP 3.0 Server[28]在线分析实现

(http://www.cbs.dtu.dk/services/SignalP-3.0/)。 
1.2.4  蛋白质二级结构及跨膜区结构预测：对蛋白

质二级结构预测采用 PHD[29]在线分析实现

(http://www.sbg.bio.ic.ac.uk/phyre2/html/page.cgi?id
=index)。同时，对 C. graminicola 中所含 RGS 的
跨膜区结构预测，利用 TMHMM Server v. 2.0实现
(http://www.cbs.dtu.dk/services/TMHMM-2.0/)[28]。 
1.2.5  亚细胞定位分析：对 C. graminicola中所含
RGS 进行亚细胞定位分析，利用 ProtComp v9.0 
(http://linux1.softberry.com/berry.phtml?topic= 
protcompan&group=programs&subgroup=proloc)
实现[30]，以期获得蛋白质的定位情况。 
1.2.6  系统进化树构建：在 NCBI 中，以 C. 

graminicola中所含 RGS氨基酸序列为基础，在线
进行 BLASTp 同源搜索，获得来自于不同物种的
同源蛋白质序列。对所获得的同源序列，利用

ClustalX[31]进行多重比对分析，随后利用 MEGA 
5.2.2 软件 [32]构建系统进化树：采用邻近法

(Neighbor-Joining)构建系统发育树，各分支之间的
距离计算采用 p-Distance模型，系统可信度检测采
用自举法(Bootstrapping)重复 1 000次进行。 

2  结果与分析 
2.1  禾谷炭疽菌 6 个 RGS 均具有典型的保守域 
基于酿酒酵母 4个典型 RGS (Sst2、Rgs2、Rax1

和Mdm1)氨基酸序列，对禾谷炭疽菌蛋白质数据库
进行 BLASTp比对分析，其中与 Rax1同源的序列
ID 为 GLRG_02968.1，与 Sst2 同源的序列 ID 为
GLRG_02926.1，与 Mmd1 同源的序列 ID 为

GLRG_08761.1，并未发现与 Rgs2 同源的序列(表
1)；同时，通过在上述数据库中输入“Regulators of 
G-protein signaling”和“RGS”关键词，进行 RGS 搜
索，也获得了 3 条序列，其 ID 分别为

GLRG_08725.1、GLRG_06020.1、GLRG_05339.1 
(表 1)。综合上述搜寻，总共获得禾谷炭疽菌中 6
条与酿酒酵母 RGS有关的氨基酸序列。随后，利用
SMART 在线分析，结果显示，上述 6 条序列均具
有典型的 RGS保守域结构，同时，还具有诸如DEP、
PAC、PX、PXA等保守结构域(图 1)。这与A. nidulans、
C. neoformans、G. zeae、M. oryzae中所含有 RGS的
结构相似[12]，根据上述 6 条序列所含氨基酸的大小
进行排序，分别将其命名为 CgRGS1、CgRGS2、
CgRGS3、CgRGS4、CgRGS5和 CgRGS6 (表 1)。 
通过 TMHMM Server v. 2.0分析，CgRGS1、

CgRGS4以及CgRGS5不具有跨膜区结构，CgRGS2、
CgRGS3 和 CgRGS6 具有不同数量的跨膜结构，上
述结果与 SMART在线分析结果一致(图 1)，具体而
言，CgRGS2 具有 3 个跨膜区，所在位置分别为
252−274、283−302、335−357；CgRGS3则具有 7个
跨膜区，位置分别为24−46、59−81、91−113、160−182、
211−233、246−268、278−300；CgRGS6含有 2个跨
膜区，位置分别为 4−26、33−55 (图 1)。 



韩长志：禾谷炭疽菌 RGS蛋白生物信息学分析 1585 

 

http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

表 1  禾谷炭疽菌 6 个典型 RGS 的信息及获取方法 
Table 1  The information and access methods of six typical RGSs in C. graminicola 

数据库序列号 ID 名称 Name 蛋白质登录号 Accession ID 氨基酸长度 AA Length (aa) 获取方法 Access method 

GLRG_08725.1 CgRGS1 EFQ33446.1 310 关键词搜索 

GLRG_02968.1 CgRGS2 EFQ27824.1 361 BLASTp Rax1 

GLRG_06020.1 CgRGS3 EFQ30876.1 589 关键词搜索 

GLRG_02926.1 CgRGS4 EFQ27782.1 740 BLASTp Sst2 

GLRG_05339.1 CgRGS5 EFQ30195.1 876 关键词搜索 

GLRG_08761.1 CgRGS6 EFQ33482.1 1 211 BLASTp Mmd1 

 

 
 

图 1  禾谷炭疽菌具有保守的结构域 
Figure 1  The conserved domain of six RGS in C. graminicola 

注：RGS：G蛋白信号调节结构域；DEP：发现于 Dishevelled、Egl-10和 Pleckstrin的结构域；PAC：位于 PAS基序的 C-端的结
构域；RXA：与 PX结构域相关；PX：PhoX同源结构域. 
Note: RGS: Regulator of G protein signalling domain; DEP: Domain found in Dishevelled, Egl-10, and Pleckstrin; PAC: Motif 
C-terminal to PAS motifs; RXA: Domain associated with PX domains; PX: PhoX homologous domain. 

 
2.2  蛋白质疏水性预测 
利用 Protscale 程序，对禾谷炭疽菌 6 个典型

RGS进行疏水性分析，结果显示，CgRGS1中位于
164位的甘氨酸(G)亲水性最强，为−1.979，而位于
18位的亮氨酸(L)亲水性最弱(疏水性最强，下同)，
为 1.184 (图 2A，表 2)；CgRGS2中位于 130、131
位的蛋氨酸(M)、丝氨酸(S)亲水性最强，为−1.816，
而位于 347 位的丙氨酸(A)亲水性最弱，为 2.763 
(图 2B，表 2)；CgRGS3中位于 128位的酪氨酸(Y)

亲水性最强，为−1.916，而位于 292位的谷氨酸(E)
亲水性最弱，为 2.174 (图 2C，表 2)；CgRGS4中
位于 220位的脯氨酸(P)亲水性最强，为−1.768，而
位于 268位的亮氨酸(L)亲水性最弱，为 1.232 (图
2D，表 2)；CgRGS5中位于 257、258位的天冬酰
胺(N)、谷氨酸(E)亲水性最强，为−3.084，而位于
774位的异亮氨酸(I)亲水性最弱，为 1.011 (图 2E，
表 2)；CgRGS6中位于 780、781、782位的谷氨酸
(E)、精氨酸 (R)、天冬氨酸 (D)亲水性最强，为



1586 微生物学通报 Microbiol. China 2014, Vol.41, No.8 

  

http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

−2.442，而位于 44位的苏氨酸(T)亲水性最弱，为
2.858 (图 2F，表 2)。 
对上述 6个 RGS 的疏水性、亲水性数值进行

统计分析，结果显示，CgRGS1、CgRGS2、CgRGS3、
CgRGS4、CgRGS5、CgRGS6 的疏水性氨基酸残
基总和分别为 25.923、126.217、202.85、45.05、
56.88、204.702，而亲水性氨基酸残基数值总和则
分别为−180.619、−136.595、−269.021、−453.516、
−705.718、−679.026 (表 2)，上述结果表明，禾谷
炭疽菌中 6个典型RGS尽管在“亲水性最强氨基酸
残基位置、数值”、“疏水性最强氨基酸残基位置、
数值”、“疏水性氨基酸残基数值总和”以及“亲水性
氨基酸残基数值总和”等结果并不相同，但是均为
亲水性蛋白，这与通过 GRAVY计算所得结果一致

(数据未显示)。 

2.3  转运肽及信号肽特征 
转运肽是一种前导序列，由 12−60个氨基酸残

基组成，其功能在于引导某些在细胞溶质中合成的

蛋白质进入线粒体和叶绿体等细胞器。除了细胞信

号蛋白外各种内在蛋白均利用导肽到达细胞器。通

过分析，CgRGS1 定位于线粒体上，其预测值为
0.286，所处的概率为 0.2和 0.4之间，叶绿体转运
肽、分泌途径信号肽的预测值分别为 0.505、0.073 
(表 3)；CgRGS2、CgRGS4和 CgRGS5没有确定出
其定位情况，有待于今后进一步的试验研究。值得

注意的是，尽管 CgRGS3 和 CgRGS6 均定位于分
泌途径上，但其预测概率不同，前者概率较低，仅

为 0.2和 0.4之间，而后者预测概率则大于 0.8 (表 3)， 
 

 
 

图 2  禾谷炭疽菌 RGS 疏水性情况 
Figure 2  The hydrophobic of six RGS in C. graminicola 

注：A、B、C、D、E、F分别为 CgRGS1、CgRGS2、CgRGS3、CgRGS4、CgRGS5、CgRGS6的疏水性分布情况. 
Note: A, B, C, D, E, F, is distribution of hydrophobic of CgRGS1, CgRGS2, CgRGS3, CgRGS4, CgRGS5, CgRGS6, respectively. 
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表 2  禾谷炭疽菌 RGS 疏水性及亲水性氨基酸残基位置情况 
Table 2  The hydrophobic and hydrophilic amino acid residue position situation of RGS in C. graminicola 

 CgRGS1 CgRGS2 CgRGS3 CgRGS4 CgRGS5 CgRGS6 
亲水性最强氨基酸残基 
Most hydrophilic amino acid residue 

G M、S Y P N、E E、R、D 

位置 Position 164 130、131 128 220 257、258 780、781、782

数值 Value −1.979 −1.816 −1.916 −1.768 −3.084 −2.442 
疏水性最强氨基酸残基 
Most hydrophobic amino acid residue 

L A E L I T 

位置 Position 18 347 292 268 774 44 
数值 Value 1.184 2.763 2.174 1.232 1.011 2.858 

疏水性氨基酸残基数值总和 
The numerical sum of hydrophobic amino acid 
residues 

25.923 126.217 202.850 45.050 56.880 204.702 

亲水性氨基酸残基数值总和 
The numerical sum of hydrophilic amino acid 
residues 

−180.619 −136.595 −269.021 −453.516 −705.718 −679.026 

 
表 3  禾谷炭疽菌 RGS 含有潜在转运肽的可能性预测结果 

Table 3  The possibilities of transit peptide of RGS in C. graminicola 

 
叶绿体转运肽 

Chloroplast transit 
peptide 

线粒体目标肽 
Mitochondrial targeting 

peptide 

分泌途径信号肽 
Secretory pathway signal 

peptide 

定位情况 
Localization 

预测可靠性 
Reliability 

class 
CgRGS1 0.505 0.286 0.073 线粒体 4 

CgRGS2 0.232 0.023 0.867 − 2 

CgRGS3 0.015 0.864 0.656 分泌途径 4 

CgRGS4 0.313 0.028 0.721 − 3 

CgRGS5 0.062 0.055 0.953 − 1 

CgRGS6 0.009 0.997 0.043 分泌途径 1 

注：可靠性(Reliability class，RC)分为 1–5级，数值越大可靠性越差. 1：概率为大于 0.8；2：概率在 0.6–0.8；3：概率在 0.4–0.6；
4：概率在 0.2–0.4；5：概率为小于 0.2. 
Note: Reliability class, from 1 to 5, where 1 indicates the strongest prediction. There are 5 reliability classes, defined as follows: 1: 
diff>0.800; 2: 0.800>diff>0.600; 3: 0.600>diff>0.400; 4: 0.400>diff>0.200; 5: 0.200>diff. 
 
上述结果表明，CgRGS6 含有信号肽的可能性较
大，后期的信号肽预测结果也验证了上述结论。 

经过 SingnalP 3.0分析，仅 CgRGS6经 NN和
HMM预测具有信号肽序列，位置在 22−23位，其
切割位点为 GYA-VS；CgRGS1经 NN预测不具有
信号肽序列，而通过 HMM分析，其则含有信号肽
序列，位置在 24−25，最大切割概率为 0.904；其
他 RGS 则未发现有明显的信号肽序列(数据未   
显示)。 

2.4  二级结构预测 

目前，预测蛋白质二级结构的常用方法除

PHD 外，还有 PSIPRED[33-34]和 JPRED[35]。将 C. 

graminicola的 6个典型 RGS氨基酸序列分别输入

PHD、PSIPRED、JPRED蛋白质二级结构预测网站
(http://www.sbg.bio.ic.ac.uk/phyre2/html/page.cgi?id
=index)、(http://bioinf.cs.ucl.ac.uk/psipred/)、(http:// 

www.compbio.dundee.ac.uk/www-jpred/)获得其二

级结构信息。上述网站所预测的二级结构基本类似

(结果未显示)，以 PHD 预测结果为例，6 个 RGS

均含有α螺旋结构，所含比例也较高，而对于β转

角结构，除 CgRGS2不含有β转角外，其他 5个尽

管也含有该结构，但其比例均较低(图 3)。 
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图 3  禾谷炭疽菌 RGS 二级结构特征 
Figure 3  The secondary structure character of six RGS in C. graminicola 

注：A、B、C、D、E、F 分别为 CgRGS1、CgRGS2、CgRGS3、CgRGS4、CgRGS5、CgRGS6 的二级结构情况；G 为上述 6 个
RGS所含有的α螺旋(Alpha helix)、β转角(Beta strand)以及无规卷曲(Disordered)在各自二级结构中所占比例情况. 
Note: A, B, C, D, E, F, is secondary structure character of CgRGS1, CgRGS2, CgRGS3, CgRGS4, CgRGS5 and CgRGS6, respectively. 
G is the proportion of alpha helix, beta strand and disordered in secondary structure of every RGS in C. graminicola. 
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2.5  亚细胞定位分析 
通过 TMHMM分析，结果表明，C. graminicola

中 6个典型的 RGS亚细胞定位情况不尽相同，具体
而言，CgRGS1、CgRGS4 以及 CgRGS5 均定位于
细胞核中，而 CgRGS2定位于质膜上，CgRGS3定
位于内质网上，CgRGS6则定位于线粒体上(表 4)。 

2.6  遗传关系 
通过在 NCBI 中对 C. graminicola 6 个典型

RGS序列进行 BLASTp搜索，分别获得 CgRGS1、
CgRGS2、CgRGS3、CgRGS4、CgRGS5、CgRGS6
的同源序列，对这些序列进行聚类分析。结果显

示，就 C. graminicola中 6个 RGS之间的亲缘关
系而言，CgRGS1 与 CgRGS6 亲缘关系较近，
CgRGS2 与 CgRGS4 亲缘关系较近，而 CgRGS3
和 CgRGS5 之间的亲缘关系较近(图 4)；就 C. 
graminicola 中每一个 RGS 与其他物种同源序列
之间的亲缘关系而言，CgRGS1 与希金斯炭疽菌
(Colletotrichum higginsianum)中的 CCF46453.1、
胶孢炭疽菌(Colletotrichum gloeosporioides Cg-14)
中的 EQB53246.1、西瓜炭疽病菌(Colletotrichum 
orbiculare)中的 ENH78898.1之间亲缘关系较近；
CgRGS2与 C. orbiculare中的 ENH80340.1、胶孢
炭疽菌(Colletotrichum gloeosporioides Nara gc5)

中的 ELA25443.1之间的亲缘关系较近；CgRGS3
与C. higginsianum中的CCF34848.1、C. orbiculare
中的 ENH78003.1、C. gloeosporioides Cg-14中的
EQB56965.1 之间的亲缘关系较近；CgRGS4 与
C. higginsianum 中的 CCF36291.1、马唐炭疽菌
(Colletotrichum hanaui)中的 ADE20133.1、 C. 
orbiculare 中的 ENH80606.1、C. gloeosporioides 
Nara gc5中的 ELA32529.1之间的亲缘关系较近；
CgRGS5 与 C. orbiculare 中的 ENH80005.1、C. 
higginsianum中的 CCF45790.1、C. gloeosporioides 
Nara gc5 中的 ELA31285.1、C. gloeosporioides 
Cg-14 中的 EQB45833.1 之间的亲缘关系较近；
CgRGS6与 C. higginsianum中的 CCF40340.1、C. 
gloeosporioides Cg-14 中 的 ELA34238.1 、 C. 
orbiculare 中的 ENH85964.1 之间亲缘关系较近
(图 4)。 
此外，通过对 C. graminicola、C. higginsianum、

C. orbiculare、C. gloeosporioides Nara gc5 和 C. 
hanaui β-微管蛋白序列的遗传关系分析，结果表
明， C. graminicola 与其他炭疽菌属病菌 C. 
higginsianum、C. orbiculare、C. gloeosporioides 
Nara gc5、C. hanaui 亲缘关系均较近，这与上述
RGS分析所得结果相一致(图 5)。 

 
 

表 4  禾谷炭疽菌 RGS 亚细胞定位情况 
Table 4  The subcellular localization of RGS in C. graminicola 

名称 
Name 

核 
Nuclear 

质膜 
Plasma 

membrane 

胞外 
Extra 

cellular 

细胞质 
Cytoplasmic

线粒体 
Mitochondrial

内质网 
Endoplasmic 

reticulum 

过氧化 
物酶体 

Peroxisomal 

溶酶体 
Lysosomal 

高尔

基体

Golgi

液泡

Vacuolar

CgRGS1 5.86 0.52 0.79 1.18 1.13 0 0.10 0.07 0.34 0 

CgRGS2 0 6.27 0.68 0.35 1.75 0.29 0 0.10 0.56 0 

CgRGS3 0 1.53 0 0.05 0.04 8.01 0.32 0.04 0 0 

CgRGS4 4.88 1.14 1.15 1.09 1.43 0 0.31 0 0 0 

CgRGS5 4.42 1.02 0.33 1.90 1.67 0.11 0.11 0.07 0.37 0 

CgRGS6 0 0.98 0 0 8.22 0.04 0 0.21 0.16 0.39 
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图 4  禾谷炭疽菌中不同 RGS 与其他物种中同源序列之间的遗传关系 
Figure 4  The genetic relationships of six RGSs in C. graminicola compared with its homologous sequences from other 

species 
注：CgRGS1−6：禾谷炭疽菌中 6个 RGS. 图中节点数字为 Bootstrap百分比支持率值(仅显示 50%以上)，自举数据集为 1 000次； 
括号内序列号为 GenBank登录号；标尺表示 10%的序列差异. 
Note: CgRGS1−6: Six RGSs in C. graminicola. Branch points were supported by parsimony bootstrap values (1 000 replicates)        
of >50%. Sequence numbers in parentheses are the GenBank accession numbers. Clusters designated clades with 10% intraclade 
divergence. 
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图 5  禾谷炭疽菌与其他炭疽菌属β-微管蛋白之间的遗传关系 
Figure 5  The genetic relationships of β-tubulin in C. graminicola compared with Colletotrichum spp. 

注：图中节点数字为 Bootstrap百分比支持率值(仅显示 50%以上)，自举数据集为 1 000次；括号内序列号为 GenBank登录号；
标尺表示 2%的序列差异. 
Note: Branch points were supported by parsimony bootstrap values (1 000 replicates) of >50%. Sequence numbers in parentheses are the 
GenBank accession numbers. Clusters designated clades with 2% intraclade divergence. 
 

3  结论与讨论 

C. graminicola可以侵染众多粮食作物引起炭疽
病，给生产上造成巨大的经济损失。深入解析该病

菌致病因子，有助于为开发防治该病害的药剂提供

重要的理论指导。同时，植物病原菌在感受外界条

件刺激以及环境变化过程中，特别是在其生长发育

以及致病过程中，其存在的细胞信号传递途径发挥

着重要的作用。目前，已经明确有 MAPK、cAMP
以及 G蛋白信号等 3种保守途径，参与植物病原菌
的上述过程，而 RGS作为 G蛋白信号转导过程中重
要的调节因子，对其开展深入研究具有重要的意义。 

本研究通过利用酿酒酵母中已经报道的 4 个
RGS 氨基酸序列，在炭疽菌属蛋白质数据库中进
行 BLASTp 比对，以及通过搜索关键词等方法，
共获得C. graminicola中 6个典型的RGS氨基酸序
列。基于上述氨基酸序列，利用 SMART、SignalP、
TMHMM 等生物信息学分析网站，对其进行保守

结构域、信号肽以及跨膜区等分析，结果表明上述

6个 RGS均具有典型的 RGS保守结构域，根据氨
基酸大小，分别命名为 CgRGS1、CgRGS2、
CgRGS3、CgRGS4、CgRGS5 和 CgRGS6；除
CgRGS6 含有明显的信号肽序列外，其他 RGS 则
没有；上述 RGS 均含有典型的α螺旋结构，其所

占比例较高；6个 RGS亚细胞定位情况不尽相同，
但有 3个定位在细胞核中，其他则定位在质膜、内
质网、线粒体上。此外，通过对 C. graminicola中

的 6个 RGS与其他物种中的 30个同源序列进行遗
传关系比较分析，发现 C. graminicola 中的 RGS
与 C. higginsianum、C. gloeosporioides Cg-14/Nara 
gc5、C. orbiculare 等炭疽菌属中的病菌具有较高
的同源序列，具有较近的亲缘关系。 
目前，炭疽菌属中的 C. graminicola 与 C. 

higginsianum均已经完成了基因组测序工作，对于
其开展致病基因的研究起到了重要推动作用，同

时，对于上述病菌所开展的研究工作也为炭疽菌属

中其他病菌的工作开展提供重要的理论指导作用。

特别是对于引起林业上重要的经济林树种核桃、板

栗的炭疽病，造成生产上产生巨大经济损失的胶孢

炭疽菌的研究具有重要意义；同样，对于引起西瓜、

甜瓜等瓜类炭疽病的 C. orbiculare开展 RGS等致
病基因的研究也具有重要的理论指导意义。 
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