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a. P. syringae 基因组 DNA
Genomic DNA of P. syringae

b. P. syringae 褐藻胶裂解酶基因的 PCR 产物
PCR product of alginate lyase gene from P. syringae

说明：1—DL5000 DNA 标准；2—基因组 DNA；3—DL2000 DNA 标准；4—褐藻胶裂解酶基因的 PCR 产物.
Notes:1—DL5000 DNA maker；2—Genomic DNA of P. syringa;3—DL2000 DNA maker；4—PCR product of alginate lyase
gene from P. syringae.

图 1 P. syringae 的基因组 DNA 及褐藻胶裂解酶基因的 PCR 产物

Fig.1 Genomic DNA and PCR product of an alginate lyase gene from P. syringae
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β － Ｄ －ÎÏT¯©-¡Q\ÅY`-¡Q^Æã¨·�� １００％、９９％、９９％、９９％、９６％、９４％c
９４％^why，vú��U,�ÇÈÅY`-¡Q． Óèuv^ Ｐ ｓｙｒｉｎｇａｅ ÅY`-¡QÆã�o

说明：箭头所示为 P. syringae 褐藻胶裂解酶可能的催化活性位点.
Notes:Arrowheads indicate amino acids constituting the putative catalytic active sites of P.syringae alginate lyase.

图 2 P. syringae 褐藻胶裂解酶的氨基酸序列与其他菌株来源的褐藻胶裂解酶序列的比对

Fig.2 Alignment of the alginate lyase protein sequence from P. syringae
with alginate lyase sequences from other bacterial strains

sO�_Î^ÅY`-¡QÆã«HÅw，z{äB ２ ve． Ｎ２０３、Ｈ２０４、Ｒ２５１ c Ｙ２５８ SOVn
^Ｐ ｓｙｒｉｎｇａｅÅY`-¡Q²qjy�d． o¹ Ｈ２０４ �� ＮＮＨＳＹＷ�øzS¹． Óèuv^ Ｐ ｓｙ
ｒｉｎｇａｅÅY`-¡QÆã�why�S^osO�_Î^QÆã«Hâ�56¨9，z{ （�B ３）
Ìe，èuv^ÅY`-¡Q�_( Ｐ ｓｙｒｉｎｇａｅ ^�è β － Ｄ － ÎÏT¯©-¡Q （ＷＰ ＿
００３３６５４０９）è!Q(¨Ó．
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图 3 P. syringae 褐藻胶裂解酶的系统发育进化树

Fig.3 Unrooted neighbor鄄joining phylogenetic tree of alginate lyase from P. syringae

Pseudomonas syringae（WP_003365409）

Pseudomonas amygdali（WP_005752927）

Pseudomonas savastampo（WP_002552250）

Pseudomonas syringae（WP_016567310）

Pseudomonas syringae（WP_003376044）
Pseudomonas viridiflava（WP_025994636）

Pseudomonas syringae（WP_024686395）

Pseudomonas syringae（WP_027898943）

Pseudomonas sp.CF1164（WP_020294387）

Pseudomonas corrugata（WP_024777605）

Pseudomonas sp.GM60（WP_008025363）

Pseudomonas sp.GM67（WP_008044501）
Pseudomonas sp.Ant30-3（WP_028623552）

Pseudomonas sp.GM33（WP_007972641）
Pseudomonas sp.H1h（WP_025112131）
Pseudomonas moraviensis（WP_024011675）

Pseudomonas sp.GM80（WP_008077264）

Pseudomonas fluorescens（WP_011332553）
Pseudomonas sp.GM25（WP_007957306）

Target strain

２ ４　 nÉÀÊo±'¼1PÔÕÖ?Ar×Ö
ÍI ＥｘＰＡＳｙ^ ＰｒｏｔＰａｒａｍ Q�¨91^,�vÇÈ®¯�^Æã，z{ä(：O,©(¶�

３７８，gÊ¨a�X§�� ４２ ５ ｋｕ；gÊk�d� ８ １５，ù�úV,¨¶� ５０ （Ｄ ＋ Ｅ），ø�úV
,¨¶� ５２ （Ｒ ＋ Ｋ）；¨a¹� Ｃ１８８３Ｈ２９４２Ｎ５２２Ｏ５６７Ｓ１８，�a¨¶� ５９３２；��!§%WO�N­c­
#§� １０ ｈ，ã"��¶� ３１ ７８，U®¯�¨3�"�®¯；®¶�¶� ６８ ７６，ûKy���¶
（Ｇｒａｎｄ ａｖｅｒａｇｅ ｏｆ ｈｙｄｒｏｐａｔｈｉｃｉｔｙ，ＧＲＡＶＹ）� － ０ ５９３．
２ ５　 nÉÀÊo±?ØÙmÚXmÚÛ

�� Ｐ ｓｙｒｉｎｇａｅÅY`-¡Q^®ªzS，α －Ëû、β －üý、β －üscã4¤"cv[ÅØ
¨·� ５１ ５９％、７ ９４％、７ １４％c ３３ ３３％ ． U®¯�nÄÅY`-¡QzSò，�� ６４ ～ ３０５ �
O,©V,．
２ ６　 nÉÀÊo±?ÜÙmÚ

Ó Ｐ ｓｙｒｉｎｇａｅÅY`-¡Q«H²âP3，PÄ_( Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ ｓｐ Ａ１ ^ÅY`-¡Q
（ＰＤＢþ×Ø� １ＱＡＺ）． P3^V,æG�1^Æã¹^ ４７ ～ ３６３ �O,©V,，!©æG­，1^
Æã�PÄÆã^why� ２８％ ． Ｐ ｓｙｒｉｎｇａｅÅY`-¡QMÄËûzS，´ËûSO^ÿýzS¹
�(3h!&^*-C （�B ４ａ）． @e�PÄÆã«HÅw，Ｎ２０３、Ｈ２０４、Ｒ２５１ c Ｙ２５８ hOV
n^ Ｐ ｓｙｒｉｎｇａｅÅY`-¡Q²qjy�d［１９］ （�B ４ｂ）． Q��ø^��Oñ,"f^V,
（Ｗ１４８，Ｗ２０７，Ｙ２６１ c Ｙ２５８）��-C¹，'(�ø^¼O©V, （Ｒ２５１ c Ｒ３５４）ÿ!�-C
¬û^'" （�B ４ａ）．
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图 4 P. syringae 褐藻胶裂解酶的三维模建

Fig.4 3-D structure modeling of P. syringae alginate lyase

a. P. syringae 褐藻胶裂解酶的结构
Overall structure of P. syringae alginate lyase.

b. P. syringae 褐藻胶裂解酶的活性位点 . Zoom of the
active sites of P. syringae alginate lyase.

３　 .z
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