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摘要：采用基于序列特异性直接测序策略，从所构建的碱性污染土壤宏基因组文库中分离得到一个编码预苯酸

脱氢酶的新基因ｐｄｈＥ?１，并对新基因进行生物信息学分析和保守区域特征研究。结果表明，ｐｄｈＥ?１编码一个

由２８７个氨基酸编码组成的多肽。在ＤＮＡ水平上，该基因与来自新鞘氨醇杆菌属（Ｎｏｖｏｓｐｈｉｎｇｏｂｉｕｍｓｐ．）的

预苯酸脱氢酶相似性较高，为８２％；在氨基酸水平上，与来自运动发酵单胞菌（Ｚｙｍｏｍｏｎａｓ　ｍｏｂｉｌｉｓ）的预苯酸

脱氢酶序列相似性为６５％，一致性为４２％。新型预苯酸脱氢酶基因ｐｄｈＥ?１的克隆和生物信息学分析研究为

进一步完成酶基因的功能鉴定奠定了基础。

关键词：宏基因组文库　预苯酸脱氢酶　基因　多肽
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　　预苯酸脱氢酶（Ｐｒｅｐｈｅｎａｔｅ　ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ，ＥＣ
１．３．１．１２）是一类在Ｌ－酪氨酸生物合成代谢中起关

键作用的脱氢酶，其在辅酶ＮＡＤ（Ｐ）＋的参与下，能
够催化预苯酸氧化脱羧生成对羟基苯丙酮酸，对羟基

苯丙酮酸通过转氨作用生成Ｌ－酪氨酸［１］。ＴｙｒＡ蛋

白家族是由Ｌ－酪氨酸合成代谢分支途径中的脱氢酶

组成［２］，是芳香族氨基酸Ｌ－酪氨酸生物合成代谢中

的关键酶，具有２种酶活性，而预苯酸脱氢酶活性为

其中之一［３］。芳香族氨基酸合成途径只存在于细菌、
真菌和植物中，而哺乳动物体中不存在，该代谢途径
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中特有的ＴｙｒＡ蛋白家族成员可作为研发新药的靶

位点，其特异性抑制剂可被开发为新型广谱抗菌药物

和除草剂［３］。Ｌ－酪氨酸能够改善记忆和精神警觉性，
控制抑郁和焦虑［４］，对于苯丙酮尿症患者，低－Ｌ－苯丙

氨酸高Ｌ－酪氨酸蛋白替代品是一个重要的膳食组成

部分［５］。此外，Ｌ－酪氨酸也是黑色素、左旋多巴和Ｐ－
羟基苯乙烯等多种高价值化合物的原料，被应用于工

业生产［６］。

　　未培养微生物在自然界土壤栖息群中占９９％以

上的资源［７］，利用宏基因组技术从土壤中提取分离纯

化ＤＮＡ构建文库分离筛选新基因，相对纯培养技术

而言，是一种简捷有效的分离酶基因的方法和途

径［８］。本研究采用基于序列特异性直接测序策略，从
前期实验室构建的碱性污染土壤宏基因组文库［９］中

成功分离得到一个预苯酸脱氢酶新基因ｐｄｈＥ?１，并
完成了新基因的生物信息学分析和保守区域特征研

究。本工作为进一步完成新酶的功能鉴定奠定了基

础，对深入挖掘未培养微生物预苯酸脱氢酶基因资源

具有重要的理论和实践意义。

１　材料与方法

１．１　主要仪器和试剂

　　分光光度计 ＵＶ　ｍｉｎｉ－１２４为ＳＨＩＭＡＤＺＵ 产

品；恒温水浴锅ＯＳＥ－Ｈ为天根生化科技（北京）有限

公司产品；离 心 机 为 Ｅｐｐｅｎｄｏｒｆ公 司 产 品；ｐＨ 计

ｐＨＳ－３Ｃ为奥豪斯仪器（上海）有限公司产品；ＰＣＲ仪

为ＥＤＣ－８１０东胜创新生物科技有限公司产品。Ｐｓｔ　Ｉ
和Ｈｉｎｄ　ＩＩＩ等限制性内切酶均购自Ｆｅｒｍｅｎｔａｓ公

司；Ｔ４ＤＮＡ连接酶购自ＴａＫａＲａ公司；Ｐｆｕ　ＤＮＡ聚

合酶购自天根生物有限公司；质粒提取试剂盒购自上

海生物工程有限公司；胶回收及ＰＣＲ产物纯化试剂

盒购自Ｂｉｏ　Ｆｌｕｘ公司；各种酶制剂购自Ｐｒｏｍｅｇａ公

司；实验中各种化学试剂均为国产分析纯。

１．２　菌株来源

　　Ｅ．ｃｏｌｉ　ＤＨ５α、Ｅ．ｃｏｌｉ　ＢＬ２１（ＤＥ３）ｐＬａｃＩ以及

ｐＥＴＢｌｕｅ－２载体和质粒载体ｐＧＥＭ－３Ｚｆ（＋）等均为

本实验室课题组保存。

１．３　文库来源

　　本研究所用的文库为课题组前期已构建的碱性

污染土壤宏基因组文库［９］。该文库以ｐＧＥＭ－３Ｚｆ
（＋）为克隆载体，包含大约３００００ 个克隆，外源

ＤＮＡ插入片段平均大小为３．５ｋｂ左右。

１．４　ＤＮＡ纯化、外源载体制备和质粒转化

　　质粒ＤＮＡ的制备采用上海生物工程有限公司

质粒提取试剂盒操作，ＤＮＡ纯化采用Ｂｉｏ　Ｆｌｕｘ公司

的纯化试剂盒，外源载体采用ＰｓｔＩ和 ＨｉｎｄＩＩＩ限制

性内切酶进行双酶切制备，质粒ＤＮＡ对大肠杆菌感

受态细胞的转化采用ＣａＣｌ２ 化学转化法。

１．５　酶基因分离筛选

　　在ＬＡ培养基中添加 Ａｍｐ抗生素至终浓度为

１００μｇ／ｍｌ，涂板，于３７℃条件下培养１２ｈ左右，观测

克隆生长情况，随机挑取大量阳性克隆送交测序，将
测序后序列用 ＯＲＦ　Ｆｉｎｄｅｒ（Ｏｐｅｎ　Ｒｅａｄｉｎｇ　Ｆｒａｍｅ
Ｆｉｎｄｅｒ）软件分析ＯＲＦ（Ｏｐｅｎ　Ｒｅａｄｉｎｇ　Ｆｒａｍｅ），并基

于ＢＬＡＳＴ进行相似性搜索，同时结合 ＧｅｎＢａｎｋ数

据库进行初步分析。

１．６　ＯＲＦ扩增和表达载体构建

　　本研究中ＰＣＲ引物委托上海生物工程有限公司

合成。根据生物信息学分析的序列特征，设计以下引

物 扩 增 目 标 ＯＲＦ：上 游 引 物：５′ －ＣＴＴＣＴＧ－
ＣＡＧＧＡＡＴＴＣＧＴＣＧＣＣＡＧＧＧＴ－３′；下游引物：５′－
ＣＴＧＡＡＧＣＴＴＧＣＣＧＣＣＧＴＧＡＴＣＧＣＴＧＣ－３′。选择

载体ｐＥＴＢｌｕｅ－２上的Ｐｓｔ　Ｉ和Ｈｉｎｄ　ＩＩＩ两个酶切位

点，在上下游引物中分别引入Ｐｓｔ　Ｉ和Ｈｉｎｄ　ＩＩＩ酶切

位点（下划线部分）。ＰＣＲ仪设定运行程序为：９４℃５
ｍｉｎ，９４℃４０ｓ，５８℃１ｍｉｎ　３０ｓ，７２℃２ｍｉｎ，共计

３０个循环，最后７２℃再延伸１０ｍｉｎ，扩增得到８５０
ｂｐ左右的ＤＮＡ片段。用ＰＣＲ产物纯化试剂盒纯化

后，进行限制性内切酶ＰｓｔＩ和ＨｉｎｄＩＩＩ双酶切，然后

与限制性内切酶ＰｓｔＩ和 ＨｉｎｄＩＩＩ双酶切后的ｐＥＴ－
Ｂｌｕｅ－２载体进行连接，转入大肠杆菌Ｅ．ｃｏｌｉ　ＤＨ５α
感受态细胞中。通过蓝白筛选，挑取阳性克隆提取质

粒，并进行限制性内切酶ＰｓｔＩ和 ＨｉｎｄＩＩＩ双酶切及

琼脂糖凝胶电泳验证，筛选得到重组质粒，送交上海

生物工程有限公司测序。

１．７　ＤＮＡ序列分析、数据库查找及基因结构鉴定

　　利用在线蛋白质 翻 译 工 具 Ｅｘｐａｓｙ （ｈｔｔｐ：／／

ｗｗｗ．ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ／ｔｏｏｌｓ／ｄｎａ．ｈｔｍｌ）进行蛋白质翻

译。在ＮＣＢＩ（ｔｈｅ　Ｎａｔｉｏｎａｌ　Ｃｅｎｔｅｒ　ｆｏｒ　Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ
Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ）Ｅｎｔｒｅｚ页面的蛋白质和核酸数据库在

线相关软件进行序列分析比较（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．
ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／）。利用ＢＬＡＳＴ　２．０软件进行序列相

似性的查找。用 Ｖｅｃｔｏｒ　ＮＴＩ（Ｉｎｆｏｒｍａｘ，Ｎｏｒｔｈ　Ｂｅ－
ｔｈｅｓｄａ，ＭＤ，ＵＳＡ）中的 Ａｌｉｇｎ　Ｘ组件进行同源蛋白

序列分析，评分矩阵为ｂｌｏｓｕｍ６２ｍｔ２。通过推断出

的氨基酸序列比较，一种编码新型延胡索酸水合酶的

基因（ｆｕｍＦ）得到鉴定和进一步定性研究。并以

Ｎｅｉｇｈｂｏｒ－Ｊｏｉｎｉｎｇ计算模型为基础的 Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ　Ｅｖｏ－
ｌｕｔｉｏｎａｒｙ　Ｇｅｎｅｔｉｃｓ　Ａｎａｌｙｓｉｓ　４．１ （ＭＥＧＡ，Ｖｅｒｓｉｏｎ
４．０）软件构建了进化树，采用引导值评估进化树的可

０４２ Ｇｕａｎｇｘｉ　Ｓｃｉｅｎｃｅｓ，Ｖｏｌ．２０Ｎｏ．３，Ａｕｇｕｓｔ　２０１３



靠性为１０００次重复验证。

１．８　核苷酸序列号

　　已将ｐｄｈＥ?１核苷酸序列递交到ＧｅｎＢａｎｋ数据

库中，登录号为ＪＸ３０３３３４。

２　结果与分析

２．１　预苯酸脱氢酶基因的克隆

　　本研究在碱性污染土壤宏基因组文库中采用基

于序列特异性直接测序策略，发现一个可能的阳性克

隆ｐＧＸＡＬ１００２８，其携带的外源ＤＮＡ片段可能包含

一个 新 的 预 苯 酸 脱 氢 酶 基 因。提 取 质 粒 ｐＧＸ－
ＡＬ１００２８，以其为ＰＣＲ模板进行扩增，扩增后ＰＣＲ
产物进行琼脂糖凝胶电泳检测，大小为８５０ｂｐ左右

（图略）。将ＰＣＲ产物酶切后连接质粒ｐＥＴＢｌｕｅ－２，
转化大肠杆菌Ｅ．ｃｏｌｉ　ＤＨ５α感受态细胞，挑取阳性

克隆子进行质粒提取，经Ｐｓｔ　Ｉ和Ｈｉｎｄ　ＩＩＩ酶切电泳

检测后，送交华大基因生物公司进行测序。

２．２　ｐＧＸＡＬ１００２８ 外源 ＤＮＡ 序列的生物信息
学分析

　　重组载体ｐＧＸＡＬ１００２８中的外源ＤＮＡ片段大

小为１０２６ｂｐ，通过 ＯＲＦ　Ｆｉｎｄｅｒ和Ｖｅｃｔｏｒ　ＮＴＩ　Ａｄ－
ｖａｎｃｅ对外源ＤＮＡ片段序列进行ＯＲＦ分析，发现存

在一个可能编码 ＴｙｒＡ 蛋白家族中预苯酸脱氢酶

（ＰＤＨ）的ＯＲＦ。该ＯＲＦ含有８６１个碱基，可以编码

一个由２８７个氨基酸组成的多肽。采用 ＮＣＢＩ提供

的ＢＬＡＳＴ工具进行序列相似性检索，发现该 ＯＲＦ
在 ＤＮＡ 水 平 上，与 来 自 新 鞘 氨 醇 杆 菌 属

（Ｎｏｖｏｓｐｈｉｎｇｏｂｉｕｍ　 ｓｐ．） ＰＰ１Ｙ （ＧｅｎＢａｎｋ：

ＦＲ８５６８６２．１）的全基因组测序序列中标注为预苯酸

脱氢酶编码序列的ＤＮＡ序列的一致性为８２％；在氨

基酸水平上，与来自运动发酵单胞菌（Ｚｙｍｏｍｏｎａｓ
ｍｏｂｉｌｉｓ）的预苯酸脱氢酶（ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ／Ｓｗｉｓｓ－Ｐｒｏｔ：

Ｑ０４９８３．２）的相似性最高，为６５％，一致性为４２％。
与来自枯草芽孢杆菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓ　ｓｕｂｔｉｌｉｓ）的预苯酸

脱氢酶（ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ／Ｓｗｉｓｓ－Ｐｒｏｔ：Ｐ２０６９２．２）的一致

性为３４％，相似性为５３％。在ＰＤＢ数据库中检索通

过Ｘ射线晶体衍射和核磁共振的方法获得了空间结

构信息的相似蛋白，其中目标ＯＲＦ与来自超嗜热风

产液菌（Ａｑｕｉｆｅｘ　ａｅｏｌｉｃｕｓ）的预苯酸脱氢酶（ＰＤＢ：

３ＧＧＧ＿Ｄ）的一致性为３６％，相似性为５６％，与来自

变异链球菌（Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ　ｍｕｔａｎｓ）的预苯酸脱氢

酶（ＰＤＢ：３Ｂ１Ｆ＿Ａ ）的 一 致 性 为３５％，相 似 性 为

５４％。基 于 上 述 分 析，将 可 能 的 新 基 因 命 名

为ｐｄｈＥ?１。

　　 利 用 在 线 工 具 ＥｘＰＡＳｙ中 的 ＰｒｏｔＰａｒａｍ 和

ＰｒｏｔＳｃａｌｅ软件对ｐｄｈＥ－１进行分析，可知ｐｄｈＥ－１由

２８７个氨基酸残基构成，相对分子质量为３１ｋＤａ左

右，理论等电点为５．５２，不稳定指数为３９．６５，平均亲

水性指数为－０．１３５，总体亲疏水性不明显。利用在

线工具ＳｉｇｎａｌＰ　４．０Ｓｅｒｖｅｒ对ｐｄｈＥ－１进行信号肽预

测，ｐｄｈＥ－１序列中无明显信号肽；利用在线工具

ＴＭＨＭＭ　Ｓｅｒｖｅｒ　２．０对ｐｄｈＥ－１进行跨膜结构域预

测，ｐｄｈＥ－１无明显跨膜结构；利用在线工具ＳＯＰＭＡ
预测ｐｄｈＥ－１的二级结构，可知ｐｄｈＥ－１中α?螺旋含

量 为 ５８．６２％，无 规 卷 曲 为 ３１．０３％，延 伸 链 为

６．４％，β?转角为３．９４％；利用在线工具ＥｘＰＡＳｙ中

的ＰＲＯＳＩＴＥ软件对ｐｄｈＥ－１进行功能域预测，发现

ｐｄｈＥ－１序列中存在ＰＳ５１１７６保守区域，ＰＳ５１１７６是

预苯酸脱氢酶／ａｒｏｇｅｎａｔｅ脱氢酶的保守区域。

　　利用软件Ｖｅｃｔｏｒ　ＮＴＩ　Ａｄｖａｎｃｅ对ｐｄｈＥ－１进行

多重序列比对（图１），从图１中可看出，ｐｄｈＥ－１与其

它预苯酸脱氢酶的氨基酸序列一致性并不高，但是与

催化 功 能 密 切 相 关 的 氨 基 酸 残 基 却 十 分 保

守。ｐｄｈＥ－１具有 Ｈｉｓ１４７、Ｇｌｙ１５１、Ｔｈｒ１５２、Ｇｌｕ１５３、

Ｇｌｙ１５６、Ｓｅｒ２１３、Ｈｉｓ２１４、Ｈｉｓ２１７、Ｇｌｙ２４２、Ｇｌｙ２４３、

Ａｒｇ２５０和Ｔｒｐ２５９等预苯酸脱氢酶的保守氨基酸残

基。这些保守残基分布在Ａａ－ＰＤＨ结构中α５?α１３和

β６－ ８之间，构成Ａａ－ＰＤＨ的核心催化区域。

２．３　系统进化树的构建

　　通过构建ｐｄｈＥ－１的系统发育进化树（图２）分析

发现，ｐｄｈＥ－１与ＴｙｒＡ蛋白家族中的预苯酸脱氢酶

处于同一分支。据此推断，ｐｄｈＥ－１很可能是一种新

的预苯酸脱氢酶，这个结论也有待于进一步的酶学特

性分析确证。

３　讨论

　　基于传统培养的研究方法只能反映出土壤中的

极少一部分微生物，而大部分的微生物还不能实现实

验室培养，使得微生物资源不能够被挖掘和开发。宏

基因组学伴随着基因组学和分子生物学的技术成熟而

出现，突破了传统培养的瓶颈，促进了未培养微生物资

源的开发，为探索新功能基因提供了技术平台，进而揭

示了环境中微生物的多样性。基于未培养技术发现的

新基因越来越多，Ｌｅｅ　ＳＷ等人从土壤宏基因组文库中

克隆出一个脂肪酶新基因，通过相似性搜索，其序列一

致性最高为４８％［１０］。Ｒｏｈ　Ｃ等人从未培养文库ＰＣＲ
克隆出血红素结合域的细胞色素ｂ（５）新基因，并在大

肠杆菌Ｅ．ｃｏｌｉ　ＢＬ２１（ＤＥ３）中成功地进行了克隆和表

达［１１］。本研究描述的预苯酸脱氢酶新基因也是从碱

性土壤宏基因组文库中克隆所得。
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图１　ｐｄｈＥ－１的多重序列分析结果

Ｆｉｇ．１　Ｔｈｅ　ａｎａｌｙｓｉｓ　ｒｅｓｕｌｔ　ｏｆ　ｍｕｌｔｉｐｌｅ　ｓｅｑｕｅｎｃｅ　ａｌｉｇｎｍｅｎｔ　ｏｆ　ｐｄｈＥ－１
注：高度保守氨基酸残基用“＊”标注。Ｎｏｔｅ：Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ　ａｎｄ　ｈｉｇｈｌｙ　ｓｉｍｉｌａｒ　ｒｅｓｉｄｕｅｓ　ａｒｅ　ｉｎｄｉｃａｔｅｄ　ｂｙ" ＊" ．

图２　ｐｄｈＥ－１的系统发育进化树

　　Ｆｉｇ．２　Ｔｈｅ　ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ　ｏｆ　ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ　ｔｒｅｅ　ｏｆ　ｐｄｈＥ－１

　　目前国际上有关预苯酸脱氢酶的研究主要集中

在Ａｑｕｉｆｅｘ　ａｅｏｌｉｃｕｓ、变 异 链 球 菌 和 流 感 嗜 血 菌

（Ｈａｅｍｏｐｈｉｌｕｓ　ｉｎｆｌｕｅｎｚａｅ）等纯培养细菌中，鲜见

有关来自于环境未培养微生物新型预苯酸脱氢酶的

研究。本文描述的预苯酸脱氢酶基于Ｂｌａｓｔ相似性

搜索分析知其在氨基酸层次上与现有数据库中的基

因存在着较低的一致性和相似性，基于生物信息学分

析能预测其编码多肽的部分理化性质数据，可为后续

实验提供理论参考。后续研究将围绕该预苯酸脱氢

酶新基因在大肠杆菌系统中的过量表达等展开，完成

新基因的功能鉴定，结合同源建模探索预苯酸脱氢酶

基因结构与功能之间的关系，进而揭示该酶的催

化机理。

４　结论

　　本研究采用基于序列特异性直接测序策略分离

得到了一个编码预苯酸脱氢酶的新基因ｐｄｈＥ?１。

２４２ Ｇｕａｎｇｘｉ　Ｓｃｉｅｎｃｅｓ，Ｖｏｌ．２０Ｎｏ．３，Ａｕｇｕｓｔ　２０１３



多种序列分析比较结果揭示了ＰｄｈＥ－１蛋白与其它

预苯酸脱氢酶的氨基酸序列一致性不高，但是与催化

功能密切相关的氨基酸残基却十分保守。系统发育

进化树分析结果表明ＰｄｈＥ－１与ＴｙｒＡ蛋白家族中的

预苯酸脱氢酶处于同一分支，但是与家族中其他成员

之间的进化距离非常远。新型预苯酸脱氢酶基因

ｐｄｈＥ?１的克隆和生物信息学分析研究为进一步完

成酶基因的功能鉴定奠定了基础。
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ｉｃ　ｅｎｚｙｍｅｓ　ｆｒｏｍ　ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ　ｓｏｉｌ　ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ［Ｊ］．

Ａｐｐｌ　Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌ　Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌ，２００４，６５（６）：７２０－７２６．
［１１］　Ｒｏｈ　Ｃ，Ｖｉｌｌａｔｔｅ　Ｆ，Ｋｉｍ　Ｂ　Ｇ，ｅｔ　ａｌ．Ｓｃｒｅｅｎｉｎｇ　ａｎｄ　ｐｕｒｉｆｉ－

ｃａｔｉｏｎ　ｆｏｒ　ｎｏｖｅｌ　ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ　ｂ（５）ｆｒｏｍ　ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ　ｅｎ－

ｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ　ｍｉｃｒｏ－ｏｒｇａｎｉｓｍｓ［Ｊ］．Ｌｅｔｔ　Ａｐｐｌ　Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌ．

２００７，４４（５）：４７５－４８０．

（责任编辑：陈小玲）　　

（上接第２３８页Ｃｏｎｔｉｎｕｅ　ｆｒｏｍ　ｐａｇｅ　２３８）
［２６］　 ＭａｔｈＷｏｒｋｓ　Ｉｎｃ．ＭａｔＬａｂ－Ｔｈｅ　ｌａｎｇｕａｇｅ　ｏｆ　ｔｅｃｈｎｉｃａｌ

ｃｏｍｐｕｔｉｎｇ（ｖｅｒｓｉｏｎ　６．１．０．４５０，ｒｅｌｅａｓｅ　１２．１，１９８４－

２００１）［ＣＰ］．２００１．
［２７］　Ｙａｎ　Ｓ，Ｗｕ　Ｇ．Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｎｇ　ｄｙｎａｍｉｃ　ａｍｉｎｏ　ａｃｉｄ　ｐｒｏｐｅｒ－

ｔｉｅｓ　ｗｉｔｈ　ｓｕｃｃｅｓｓ　ｒａｔｅ　ｏｆ　ｃｒｙｓｔａｌｌｉｚａｔｉｏｎ　ｏｆ　ｐｒｏｔｅｉｎｓ　ｆｒｏｍ

Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ　Ｖｕｌｇａｔｕｓ［Ｊ］．Ｃｒｙｓｔ　Ｒｅｓ　Ｔｅｃｈ，２０１２，４７：

５１１－５１６．
［２８］　Ｙａｎ　Ｓ，Ｗｕ　Ｇ．Ｐｏｓｓｉｂｌｅ　ｒａｎｄｏｍ　ｍｅｃｈａｎｉｓｍ　ｉｎ　ｃｒｙｓｔａｌｌｉ－

ｚａｔｉｏｎ　ｅｖｉｄｅｎｃｅｄ　ｉｎ　ｐｒｏｔｅｉｎｓ　ｆｒｏｍ　Ｐｌａｓｍｏｄｉｕｍ

Ｆａｌｃｉｐａｒｕｍ ［Ｊ］．Ｃｒｙｓｔ　Ｇｒｏｗｔｈ　Ｄｅｓ，２０１１，１１：４１９８－

４２０４．
［２９］　Ｙａｎ　Ｓ，Ｗｕ　Ｇ．Ｒａｎｄｏｍｎｅｓｓ　ｉｎ　ｃｒｙｓｔａｌｌｉｚａｔｉｏｎ　ｏｆ　ｐｒｏｔｅｉｎｓ

ｆｒｏｍＳｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ　Ａｕｒｅｕｓ ［Ｊ］．Ｐｒｏｔｅｉｎ　Ｐｅｐｔ　Ｌｅｔｔ，

２０１２，１９：７８４－７８９．

（责任编辑：陈小玲）　　
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