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　　摘要：从功能模体水平上，探索沼泽红假单胞菌相似菌株间功能差异的机理。利用循环遍历算法和 Ｐｙｔｈｏｎ特有
的字典数据格式，编写脚本ｔｅｓｔ．ｐｙ和ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅａｎａｌｙｓｉｓ．ｐｙ，筛选沼泽红假单胞菌ＣＧＡ００９和ＹＳＣ３差异功能模体。沼
泽红假单胞菌ＣＧＡ００９独有１４种功能模体，功能主要集中在ＤＮＡ复制、合成、修复、重排和结构稳定；蛋白质合成；呼
吸链的电子转移；细胞的增殖和分化；生长和繁殖；代谢途径的补充；离子运输；清除毒性物质甲基乙二醛。沼泽红假

单胞菌ＣＧＡ００９独有５种功能模体，功能主要集中在重金属铜的抗性、降解生物胺、调节生物节律和光周期。沼泽红
假单胞菌ＣＧＡ００９对紫外线和化学试剂具有抵抗能力，ＤＮＡ骨架结构更稳定，生长和繁殖性能更强。沼泽红假单胞菌
ＹＳＣ３，对光照反应更加敏感，对重金属铜具有抵抗能力，能够降解生物胺，生存能力更强。本研究编写的Ｐｙｔｈｏｎ脚本，
广泛适用于细菌、真菌、动物、植物等所有物种。
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　　沼泽红假单胞菌是光合细菌的代表菌株之一，
属于益生菌的一种，广泛作为动物饲料添加剂和水

质净化剂使用［１－２］。在实际应用过程中，沼泽红假

单胞菌菌株种类杂，效果不稳定，相似菌株间净水

功能差异大［３－４］。因此，从功能模体水平上，探索沼

泽红假单胞菌相似菌株间功能差异的机理，对于沼

泽红假单胞菌相似菌株的实际应用具有重要的参

考价值。模体也译为基序，是ＤＮＡ或蛋白质具有的
局部保守序列区域，一般也被称为功能模体或结构

模体，相当于超二级结构，它是蛋白质的基本结构

单位和功能单位，决定着蛋白质的主要功能。蛋白

质具有结构域和生物功能位点，功能相近的蛋白质

或同类蛋白质家族成员表现出该功能所必需的模

体，这个模体不仅反映蛋白质的功能位点，而且也

作为蛋白质家族的识别信号［５］。Ｐｒｏｓｉｔｅ（ｈｔｔｐｓ：／／
ｐｒｏｓｉｔｅ．ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ／）是蛋白质家族和结构域的数据
库，在 Ｐｒｏｓｉｔｅ数据库中，一些有重要生物学意义的
氨基酸序列可以被概括成规则的表达式，称作模

式，被用于模体的识别，这些模式均具有实验上证

—３７—江苏农业科学　２０２２年第５０卷第３期



实的结构或功能［６－７］。

Ｐｙｔｈｏｎ是一种功能强大的多用途编程语言，可
用于生物信息学分析，尤其Ｂｉｏｐｙｔｈｏｎ为各式各样的
生物信息学问题提供 Ｐｙｔｈｏｎ库［８］。Ｐｙｔｈｏｎ有一套
自身的语法，使它成为一套可以自行编译、开发的

完美语言。Ｐｙｔｈｏｎ是一种强大的编程语言，适合脚
本编写［９］。本研究以 Ｐｒｏｓｉｔｅ数据库中下载的用于
识别蛋白质组序列模体的模式文件为基础，利用循

环遍历算法和Ｐｙｔｈｏｎ特有的字典数据格式，编写脚
本ｔｅｓｔ．ｐｙ和ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅａｎａｌｙｓｉｓ．ｐｙ，筛选和分析沼泽
红假单胞菌 ＣＧＡ００９和 ＹＳＣ３差异功能模体，探索
沼泽红假单胞菌相似菌株间功能差异的机理。

１　材料与方法

试验于２０２１年在南昌师范学院生物技术研究
院实验室完成。

１．１　数据来源
试验中沼泽红假单胞菌 ＣＧＡ００９和 ＹＳＣ３蛋白

质组序列来自于美国国家生物信息中心（ＮＣＢＩ）中
已登录的序列，下载文件分别为ＧＣＦ＿０００１９５７７５．１＿
ＡＳＭ１９５７７ｖ１＿ｐｒｏｔｅｉｎ．ｆａａ、ＧＣＦ＿０１３４１５８４５．１＿
ＡＳＭ１３４１５８４ｖ１＿ｐｒｏｔｅｉｎ．ｆａａ。试验中用于识别蛋白
质组序列模体的模式文件来自于 Ｐｒｏｓｉｔｅ数据库
（ｈｔｔｐｓ：／／ｐｒｏｓｉｔｅ．ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ／），下载文件为 ｐｒｏｓｉｔｅ．
ｄａｔ。　
１．２　研究方法

第１步：在 Ｗｉｎｄｏｗｓ操作系统下安装 Ｐｙｔｈｏｎ
３７０编程软件和ｇｅａｎｙ－１．３３文本编辑器。

第 ２步：打开蛋白质组序列文件 ＧＣＦ＿
０００１９５７７５．１＿ＡＳＭ１９５７７ｖ１＿ｐｒｏｔｅｉｎ．ｆａａ，内容复制到
新的文本文件ｐｒｏｔｅｉｎ．ｔｘｔ，储存格式为ｆａｓｔａ。打开模
体文件 ｐｒｏｓｉｔｅ．ｄａｔ，内容复制到新的文本文件
ｐｒｏｓｉｔｅ．ｔｘｔ。将上述３个文件置于同一个文件夹内。
创建Ｐｙｔｈｏｎ运行脚本，命名为ｔｅｓｔ．ｐｙ。

第 ３步：打开蛋白质组序列文件 ＧＣＦ＿
０１３４１５８４５．１＿ＡＳＭ１３４１５８４ｖ１＿ｐｒｏｔｅｉｎ．ｆａａ，内容复制
到新的文本文件ｐｒｏｔｅｉｎ．ｔｘｔ，储存格式为ｆａｓｔａ。打开
模体文件 ｐｒｏｓｉｔｅ．ｄａｔ，内容复制到新的文本文件
ｐｒｏｓｉｔｅ．ｔｘｔ。将上述３个文件置于同一个文件夹内。
创建Ｐｙｔｈｏｎ运行脚本，命名为ｔｅｓｔ．ｐｙ。

第４步：Ｐｙｔｈｏｎ运行脚本 ｔｅｓｔ．ｐｙ具体代码如下
（注意代码缩进，“＃”代表代码的注释）。
＃导入ｒｅ模块

ｉｍｐｏｒｔｒｅ
＃读取功能模体，选取 ＰＡＴＴＥＲＮ模式，存储到新文
件中

ｆ＝ｏｐｅｎ（＂ｐｒｏｓｉｔｅ＿ｎｅｗ．ｔｘｔ＂，＂ａ＋＂）
ｐｒｏｓｉｔｅ＝ｏｐｅｎ（＂ｐｒｏｓｉｔｅ．ｔｘｔ＂）．ｒｅａｄ（）
ｓｅｐａｒａｔｏｒ＿１＝ｒｅ．ｃｏｍｐｉｌｅ（′∥′）
ｐｒｏｓｉｔｅ＿ｇｒｏｕｐ＝ｓｅｐａｒａｔｏｒ＿１．ｓｐｌｉｔ（ｐｒｏｓｉｔｅ）
ｆｏｒｇｒｏｕｐｉｎｐｒｏｓｉｔｅ＿ｇｒｏｕｐ：
　ｉｆ＂ＰＡＴＴＥＲＮ＂ｉｎｇｒｏｕｐ：
　　ｆ．ｗｒｉｔｅ（ｓｔｒ（ｇｒｏｕｐ））
＃读取新文件中模体的登录（ＡＣ）号，蛋白名称和序
列，存储到字典ｐｒｏｓｉｔｅ＿ｄｉｃｔ
ｐｒｏｓｉｔｅ＿ｓｅｑ＝［］
ｎａｍｅ＿ｍｏｔｉｆ＝［］
ＡＣ＝［］
ｗｉｔｈｏｐｅｎ（′ｐｒｏｓｉｔｅ＿ｎｅｗ．ｔｘｔ′）ａｓｆｉｌｅ＿ｏｂｊｅｃｔ：
　 ｆｏｒｌｉｎｅｉｎｆｉｌｅ＿ｏｂｊｅｃｔ：
　　　ｉｆｌｉｎｅ．ｓｔａｒｔｓｗｉｔｈ（′ＤＥ′）：
　　　　ｎａｍｅ＿ｍｏｔｉｆ．ａｐｐｅｎｄ（ｌｉｎｅ［５：－２］）
　　　ｉｆｌｉｎｅ．ｓｔａｒｔｓｗｉｔｈ（′ＡＣ′）：
　　　　ＡＣ．ａｐｐｅｎｄ（ｌｉｎｅ［５：－２］）
　　　ｉｆｌｉｎｅ．ｓｔａｒｔｓｗｉｔｈ（′ＰＡ′）：
　　　　ｐｒｏｓｉｔｅ＿ｓｅｑ．ａｐｐｅｎｄ（ｌｉｎｅ［５：－１］）
ｐｒｏｓｉｔｅ＿ｓｅｑ＿ｓｔｒ＝＂＂．ｊｏｉｎ（ｐｒｏｓｉｔｅ＿ｓｅｑ）
ｐｒｏｓｉｔｅ＿ｓｅｑ＿ｍｏｔｉｆ＝ｐｒｏｓｉｔｅ＿ｓｅｑ＿ｓｔｒ．ｓｐｌｉｔ（＂．＂）
ｐｒｏｓｉｔｅ＿ｓｅｑ＿ｍｏｔｉｆ．ｐｏｐ（）
ｐｒｏｓｉｔｅ＿ｋｅｙ＿ｌｉｓｔ＝［（ｉ，ｊ）ｆｏｒｉ，ｊｉｎｚｉｐ（ＡＣ，ｎａｍｅ＿
ｍｏｔｉｆ）］
ｐｒｏｓｉｔｅ＿ｄｉｃｔ＝｛ｉ：ｊｆｏｒｉ，ｊｉｎｚｉｐ（ｐｒｏｓｉｔｅ＿ｋｅｙ＿ｌｉｓｔ，
ｐｒｏｓｉｔｅ＿ｓｅｑ＿ｍｏｔｉｆ）｝
＃读取蛋白质序列，储存到字典ｐｒｏｔｅｉｎ＿ｄｉｃｔ
ｐｒｏｔｅｉｎ＝ｏｐｅｎ（＂ｐｒｏｔｅｉｎ．ｔｘｔ＂）．ｒｅａｄ（）
ｓｅｐａｒａｔｏｒ＝ｒｅ．ｃｏｍｐｉｌｅ（′＞′）
ｐｒｏｔｅｉｎ＿ｇｒｏｕｐ＝ｓｅｐａｒａｔｏｒ．ｓｐｌｉｔ（ｐｒｏｔｅｉｎ）
ｐｒｏｔｅｉｎ＿ｓｅｑ＝［］
ｎａｍｅ＿ｐｒｏｔｅｉｎ＝［］
ｆｏｒｇｒｏｕｐｉｎｐｒｏｔｅｉｎ＿ｇｒｏｕｐ：
　 ｇｒｏｕｐ＿ｎｅｗ＝ｇｒｏｕｐ．ｓｐｌｉｔ（＂＼ｎ＂）
　 ｎａｍｅ＿ｐｒｏｔｅｉｎ．ａｐｐｅｎｄ（ｇｒｏｕｐ＿ｎｅｗ［０］）
　 ｐｒｏｔｅｉｎ＿ｓｅｑ．ａｐｐｅｎｄ（ｇｒｏｕｐ＿ｎｅｗ［１：］）
ｆｏｒｉｉｎｎａｍｅ＿ｐｒｏｔｅｉｎ：
　　 ｉｆｉ＝＝＂＂：
　　　 ｎａｍｅ＿ｐｒｏｔｅｉｎ．ｒｅｍｏｖｅ（ｉ）　
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ｐｒｏｔｅｉｎ＿ｓｅｑ＿ｎｅｗ＝［］　
ｆｏｒｉｉｎｐｒｏｔｅｉｎ＿ｓｅｑ：
　 ｊ＝＂＂．ｊｏｉｎ（ｉ）
　 ｐｒｏｔｅｉｎ＿ｓｅｑ＿ｎｅｗ．ａｐｐｅｎｄ（ｊ）
ｐｒｏｔｅｉｎ＿ｓｅｑ＿ｎｅｗ．ｐｏｐ（０）
ｐｒｏｔｅｉｎ＿ｄｉｃｔ＝｛ｉ：ｊｆｏｒｉ，ｊｉｎｚｉｐ（ｎａｍｅ＿ｐｒｏｔｅｉｎ，
ｐｒｏｔｅｉｎ＿ｓｅｑ＿ｎｅｗ）｝
ｆ１＝ｏｐｅｎ（＂检测结果．ｔｘｔ＂，＂ａ＋＂）
ｆｏｒｐｒｏｓｉｔｅ＿ｄｉｃｔ＿ｋｅｙ，ｐａｔｔｅｒｎｉｎｐｒｏｓｉｔｅ＿ｄｉｃｔ．ｉｔｅｍｓ（）：
　　＃将 Ｐｒｏｓｉｔｅ正则表达式转换为 Ｐｙｔｈｏｎ正则表
达式

　ｐａｔｔｅｒｎ＝ｐａｔｔｅｒｎ．ｒｅｐｌａｃｅ（′｛′，′［^′）
　ｐａｔｔｅｒｎ＝ｐａｔｔｅｒｎ．ｒｅｐｌａｃｅ（′｝′，′］′）
　ｐａｔｔｅｒｎ＝ｐａｔｔｅｒｎ．ｒｅｐｌａｃｅ（′（′，′｛′）
　ｐａｔｔｅｒｎ＝ｐａｔｔｅｒｎ．ｒｅｐｌａｃｅ（′）′，′｝′）
　ｐａｔｔｅｒｎ＝ｐａｔｔｅｒｎ．ｒｅｐｌａｃｅ（′－′，＇＇）
　ｐａｔｔｅｒｎ＝ｐａｔｔｅｒｎ．ｒｅｐｌａｃｅ（′ｘ′，′．′）
　ｐａｔｔｅｒｎ＝ｐａｔｔｅｒｎ．ｒｅｐｌａｃｅ（′＞′，′＄′）
　ｐａｔｔｅｒｎ＝ｐａｔｔｅｒｎ．ｒｅｐｌａｃｅ（′＜′，′^′）
　ｐａｔｔｅｒｎ＿ｍｏｔｉｆ＝ｒｅ．ｃｏｍｐｉｌｅ（ｐａｔｔｅｒｎ）
　ｆｏｒｐｒｏｔｅｉｎ＿ｄｉｃｔ＿ｋｅｙ，ｐｒｏｔｅｉｎ＿ｓｅｑ＿ｇｒｏｕｐｉｎｐｒｏｔｅｉｎ＿
ｄｉｃｔ．ｉｔｅｍｓ（）：
　　　ｍａｔｃｈ＿ａｌｌ＝ｐａｔｔｅｒｎ＿ｍｏｔｉｆ．ｆｉｎｄａｌｌ（ｓｔｒ（ｐｒｏｔｅｉｎ
＿ｓｅｑ＿ｇｒｏｕｐ））
　　　ｍａｔｃｈ＿ｉｔｅｒ ＝ ｐａｔｔｅｒｎ＿ｍｏｔｉｆ．ｆｉｎｄｉｔｅｒ（ｓｔｒ
（ｐｒｏｔｅｉｎ＿ｓｅｑ＿ｇｒｏｕｐ））
　　　ｉｆｍａｔｃｈ＿ａｌｌ：
　　　　ｆ１．ｗｒｉｔｅ（＂＼ｎ＼ｎ＼ｎ＼ｎ＂＋＂
＂＋
＂＼ｎ＼ｎ＂）
　　　　ｆ１．ｗｒｉｔｅ（＂Ｐｒｏｓｉｔｅ的 ＡＣ号和功能模体名
称：＂＋＼
ｓｔｒ（ｐｒｏｓｉｔｅ＿ｄｉｃｔ＿ｋｅｙ）＋＂＼ｎ＼ｎ＂）
　　　　ｆ１．ｗｒｉｔｅ（＂匹配模式：＂＋ｓｔｒ（ｐａｔｔｅｒｎ）＋
＂＼ｎ＼ｎ＂）
　　　　ｆ１．ｗｒｉｔｅ（＂蛋白质 ＩＤ号和名称：＂＋ｓｔｒ
（ｐｒｏｔｅｉｎ＿ｄｉｃｔ＿ｋｅｙ）＋＂＼ｎ＼ｎ＂）
　　　　ｆ１．ｗｒｉｔｅ（＂蛋白质序列：＂＋ｓｔｒ（ｐｒｏｔｅｉｎ＿
ｓｅｑ＿ｇｒｏｕｐ）＋＂＼ｎ＼ｎ＂）
　　　　ｆ１．ｗｒｉｔｅ（＂＼ｎ＼ｎ＂）
　　　　ｆｏｒｔｉｎｍａｔｃｈ＿ｉｔｅｒ：
　　　　　 ｆ１．ｗｒｉｔｅ（＂蛋白质中的匹配序列：＂＋
ｓｔｒ（ｔ．ｇｒｏｕｐ（））＋＂＼ｎ＼ｎ＂）

　　　　　 ｆ１．ｗｒｉｔｅ（＂蛋白质中的起始位置：＂＋
ｓｔｒ（ｔ．ｓｔａｒｔ（））＋＂＼ｎ＼ｎ＂）
　　　　　 ｆ１．ｗｒｉｔｅ（＂蛋白质中的终止位置：＂＋
ｓｔｒ（ｔ．ｅｎｄ（））＋＂＼ｎ＼ｎ＂）
　　　　　 ｆ１．ｗｒｉｔｅ（＂＼ｎ＼ｎ＼ｎ＼ｎ＂＋＂
＂
＋＂＼ｎ＼ｎ＂）
第５步：将上述软件运行后，获得的２个＂检查结果．
ｔｘｔ＂文件，分别命名为 ａｎａｌｙｓｉｓ＿１．ｔｘｔ、ａｎａｌｙｓｉｓ＿２．
ｔｘｔ。将上述２个文件置于同一个文件夹内。创建
Ｐｙｔｈｏｎ运行脚本，命名为ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅａｎａｌｙｓｉｓ．ｐｙ。
第６步：Ｐｙｔｈｏｎ运行脚本 ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅａｎａｌｙｓｉｓ．ｐｙ具体
代码如下（注意代码缩进，＂＃＂代表代码的注释）。
＃创建文件
ｆ＿０＿１＝ｏｐｅｎ（＂１相同２结果．ｔｘｔ＂，＂ａ＋＂）
ｆ＿０＿２＝ｏｐｅｎ（＂２相同１结果．ｔｘｔ＂，＂ａ＋＂）
ｆ＿１＿１＝ｏｐｅｎ（＂１差异２结果．ｔｘｔ＂，＂ａ＋＂）
ｆ＿１＿２＝ｏｐｅｎ（＂２差异１结果．ｔｘｔ＂，＂ａ＋＂）
＃读取文件内容
ｆ＿２＝ｏｐｅｎ（＂ａｎａｌｙｓｉｓ＿１．ｔｘｔ＂）．ｒｅａｄｌｉｎｅｓ（）
ｆ＿３＝ｏｐｅｎ（＂ａｎａｌｙｓｉｓ＿２．ｔｘｔ＂）．ｒｅａｄｌｉｎｅｓ（）
＃筛选差异功能模体并储存在新文件中
ｆｏｒｌｉｎｅｉｎｆ＿２：
　 ｉｆ＂Ｐｒｏｓｉｔｅ的ＡＣ号和功能模体名称：＂ｉｎｌｉｎｅ：
　　　ｉｆｌｉｎｅｉｎｆ＿３：
　　　　ｆ＿０＿１．ｗｒｉｔｅ（ｌｉｎｅ）
　　　ｅｌｓｅ：
　　　　ｆ＿１＿１．ｗｒｉｔｅ（ｌｉｎｅ）
ｆｏｒｌｉｎｅｉｎｆ＿３：
　ｉｆ＂Ｐｒｏｓｉｔｅ的ＡＣ号和功能模体名称：＂ｉｎｌｉｎｅ：
　　　ｉｆｌｉｎｅｉｎｆ＿２：
　　　　ｆ＿０＿２．ｗｒｉｔｅ（ｌｉｎｅ）
　　　ｅｌｓｅ：
　　　　ｆ＿１＿２．ｗｒｉｔｅ（ｌｉｎｅ）

２　结果与分析

２．１　Ｐｙｔｈｏｎ脚本运行结果
Ｐｙｔｈｏｎ运行脚本ｔｅｓｔ．ｐｙ后，在２个不同的文件

夹内分别自动创建“检测结果．ｔｘｔ”文本文件，运行
结果见图１（文件过大，只显示部分运行结果）。输
出结果包括：（１）Ｐｒｏｓｉｔｅ的ＡＣ号和模体名称；（２）匹
配模式（Ｐｙｔｈｏｎ正则表达式）；（３）蛋白质 ＩＤ号
（ＮＣＢＩ）和名称；（４）蛋白质序列；（５）蛋白质中的匹
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配序列；（６）蛋白质中的起始位置；（７）蛋白质中的
终止位置。Ｐｙｔｈｏｎ运行脚本 ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅａｎａｌｙｓｉｓ．ｐｙ
后，自动创建含有分析结果的新文件（１相同 ２结

果．ｔｘｔ、２相同１结果．ｔｘｔ、１差异２结果．ｔｘｔ、２差异１
结果．ｔｘｔ），见图２。输出结果包括 Ｐｒｏｓｉｔｅ的 ＡＣ号
和模体名称。

２．２　沼泽红假单胞菌 ＣＧＡ００９和 ＹＳＣ３差异功能
模体分析

沼泽红假单胞菌 ＣＧＡ００９与 ＹＳＣ３比较，独有
１４种功能模体。沼泽红假单胞菌 ＹＳＣ３与 ＣＧＡ００９
比较，独有５种功能模体见表１。

３　讨论与结论

本研究编写的 Ｐｙｔｈｏｎ脚本不仅适用于沼泽红

假单胞菌的研究，也广泛适用于细菌、真菌、动物、

植物等所有物种，用于筛选相似物种间的差异功能

模体，探索相似物种间功能差异的机理。

沼泽红假单胞菌 ＣＧＡ００９与 ＹＳＣ３比较，独有
１４种功能模体。核糖核苷酸还原酶是 ＤＮＡ合成和
修复的关键酶和限速酶，对细胞的增殖和分化起着

调控作用，在几乎所有生物生长和繁殖的生命活动

中起着非常重要的作用［１０－１２］。ＤＮＡ聚合酶是催化
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表１　沼泽红假单胞菌ＣＧＡ００９和ＹＳＣ３差异功能模体

沼泽红假

单胞菌
登录号 功能模体

ＣＧＡ００９ ＰＳ０００８９

ＰＳ００１１６

ＰＳ００１６１

ＰＳ００２２１

ＰＳ００２８３

ＰＳ００３０４

ＰＳ００３９７

ＰＳ００４４７

ＰＳ００７０８

ＰＳ００８５０

ＰＳ００９３４

ＰＳ００９６１

ＰＳ０１０９９

ＰＳ０１３３４

核糖核苷酸还原酶大亚基的保守区域

Ｂ型亚家族ＤＮＡ聚合酶的保守区域

异柠檬酸裂解酶的保守区域

跨膜通道蛋白的保守区域

Ｋｕｎｉｔｚ型胰蛋白酶抑制剂的保守区域

ＳＡＳＰ蛋白的保守区域

位点特异性重组酶活性位点

Ａ型亚家族ＤＮＡ聚合酶的保守区域

脯氨酰内肽酶家族丝氨酸活性位点

甘氨酸自由基结构域的保守区域

乙二醛酶Ⅰ的保守区域

核糖体蛋白Ｓ２８ｅ的保守区域

ＮＡＤＨ脱氢酶２４Ｋｄ亚基的保守区域

吡咯烷酮羧酸肽酶半胱氨酸活性位点

ＹＳＣ３ ＰＳ０００１４

ＰＳ０００２４

ＰＳ０００７９

ＰＳ０００９３

ＰＳ００２３８

内质网靶向序列

类血红素结构域

多铜氧化酶的保守区域

Ｎ－４胞嘧啶特异性ＤＮＡ甲基化酶的

保守区域

视蛋白结合位点

ＤＮＡ精确复制的关键酶。异柠檬酸裂解酶是乙醛
酸支路代谢中的关键酶，催化异柠檬酸转化为琥珀

酸和乙醛酸，乙醛酸支路是三羧酸循环的替代支

路［１３－１４］。跨膜通道蛋白是横跨质膜的亲水性通道，

允许适当大小的离子顺浓度梯度通过，包括离子通

道、孔蛋白、水孔蛋白等［１５－１６］。胰蛋白酶抑制剂是

对胰蛋白酶具有抑制作用的一类物质，在动物、植

物和微生物中都有发现，在微生物中，胰蛋白酶抑

制剂主要来源于酵母菌、链霉菌属等。胰蛋白酶抑

制剂属于丝氨酸蛋白酶抑制剂家族，其分子的活性

部位是赖氨酸，主要与胰蛋白酶等酶的丝氨酸结

合，使其失活，起到抑制作用［１７－１９］。ＳＡＳＰ蛋白与双
链ＤＮＡ结合后，导致 ＤＮＡ构象变化，保护 ＤＮＡ骨
架结构免受化学试剂或酶的裂解，使ＤＮＡ对紫外线
具有高抗性。位点特异性重组在原核生物 ＤＮＡ重
排中起着重要作用。位点特异性重组中，ＤＮＡ节段
的相对位置发生移动，从而使 ＤＮＡ序列发生重
排［２０－２２］。脯氨酰内肽酶广泛存在于动物、植物和微

生物体内。脯氨酸内肽酶是一类能够特异性水解

多肽链中脯氨酸残基羧基端的内切酶，是丝氨酸蛋

白酶家族成员之一，其能有效降解小于３０个含有脯
氨酸残基的多肽链，脯氨酸内肽酶能特异性地水解

许多含脯氨酸的多肽类神经递质和激素［２３－２４］。甘

氨酰自由基酶共享以甘氨酸为中心的保守区域，参

与多种功能，例如核苷酸、丙酮酸和甲苯的代谢等。

乙二醛酶Ⅰ（又称乳酰谷胱甘肽裂解酶）催化乙二
醛途径的第一步，即催化甲基乙二醛和谷胱甘肽转

化为Ｓ－乳酰谷胱甘肽，然后再由乙二醛酶Ⅱ将底
物 Ｓ－乳酰谷胱甘肽转化为乳酸。乙二醛酶Ⅰ是
普遍存在的一种酶，序列很保守。甲基乙二醛破坏

细胞平衡，具有毒性，乙二醛酶系统能够清除过量

的甲基乙二醛，维持细胞内的动态平衡［２５－２７］。核糖

体蛋白参与细胞内蛋白质合成［２８］。ＮＡＤＨ脱氢酶
参与呼吸链反应。吡咯烷酮羧酸肽酶（又称焦谷氨

酰胺基肽酶）是从蛋白质的 Ｎ－末端去除焦谷胺酸
的酶，存在于细菌和古细菌中。沼泽红假单胞菌

ＣＧＡ００９独有的１４种功能模体，功能主要集中在：
（１）ＤＮＡ复制、合成、修复、重排和保护；（２）蛋白质
合成；（３）呼吸链的电子转移；（４）细胞的增殖和分
化；（５）生长和繁殖；（６）代谢途径的补充；（７）离子
运输；（８）清除毒性物质甲基乙二醛。

沼泽红假单胞菌ＹＳＣ３与ＣＧＡ００９比较，独有５
种功能模体。内质网靶向序列是存在于内质网蛋

白上的非常保守的靶向序列。类血红素结构域能

与多种分子和蛋白质结合。多铜氧化酶含有多个

铜结合中心，催化有机底物使其氧化，参与微生物

对重金属铜的抗性，降解多种生物胺的活性［２９－３１］。

ＤＮＡ甲基化酶识别 ＤＮＡ的特定序列，并使该序列
中的胞嘧啶甲基化，保护细胞自身的ＤＮＡ不被限制
性内切酶破坏。视蛋白是一种膜蛋白，有７个跨膜
区，属于Ｇ蛋白偶联受体超家族。视蛋白广泛分布
于动物和微生物中，是一种重要的感光物质，具有

调节生物节律和光周期等多种功能［３２－３３］。沼泽红

假单胞菌ＹＳＣ３独有的５种功能模体，功能主要集
中在：（１）对重金属铜的抗性；（２）降解生物胺；（３）
调节生物节律和光周期。

沼泽红假单胞菌ＣＧＡ００９对紫外线和化学试剂
具有抵抗能力，ＤＮＡ骨架结构更稳定，生长和繁殖
性能更强。沼泽红假单胞菌ＹＳＣ３，对光照反应更加
敏感，对重金属铜具有抵抗能力，能够降解生物胺，

生存能力更强。本研究编写的 Ｐｙｔｈｏｎ脚本，用于筛
选相似物种间差异功能模体，探索相似物种间功能

差异的机理，该脚本适用于所有物种。
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