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粟酒裂殖酵母全基因组中含信号肽蛋白质的研究 
刘玉岭, 柳云帆, 谢建平 

西南大学生命科学学院现代生物医药研究所, 重庆 400715 

摘要: 对粟酒裂殖酵母全基因组 3 条染色体上的 4,997 个蛋白序列进行了全局性的分析,利用 signalP3.0 软件分

析这些蛋白的 N-末端信号肽序列, 预测有 N-末端分泌信号肽序列的蛋白 196 个;利用 TMpred 软件分析跨膜结

构, 预测跨膜蛋白 117 个; 使用 PrositeScan 程序分析膜脂蛋白的脂结合位点, 预测有膜脂结合蛋白 13 个, 进而

预测分泌性蛋白序列 66 个。使用 Target P 分析 66 个分泌蛋白的蛋白序列, 研究这些蛋白在细胞中的定位。这

些分泌蛋白的功能涉及粟酒裂殖酵母的营养、生殖、细胞间以及细胞与环境间的交流等许多方面, 对细胞的生

存和繁殖有重要意义, 在系统生物学的研究中有重要参考价值。粟酒裂殖酵母分泌组的研究也将为粟酒裂殖酵

母作为药物筛选模型以及开发为外源蛋白表达的宿主提供基础。 
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Characterization of Schizosaccharomyces pombe secreted proteins 
LIU Yu-Ling, LIU Yun-Fan, XIE Jian-Ping 
Institute of Modern Biopharmaceuticals, School of Life Sciences, Southwest University, Chongqing 400715, China 

Abstract: Secreted proteins play a vital physiological role. Schizosaccharomyces pombe is an important model organism 
for cell cycle study and a potential useful drug screen model. Secreted proteins also initiate the mating. However, few global 
studies concerning the secreted proteins of S. pombe was reported. To address this issue, bioinformatics were used to reveal 
the global secreted proteins of S. pombe. The 4,997 proteins deduced from the S. pombe genome were analyzed by com-
bined several programs. One hundred and sixty proteins were identified carrying an NH2-terminal secretory signal peptide 
by signalP3.0. Among them, 117 proteins are integral membrane proteins(TMpred), 13 proteins are lipoproteins (PrositeS-
can), and 66 proteins are secreted proteins. The location of the secreted proteins was also predicted by Target P. Some of the 
secreted proteins are involved in the nutrition, reproduction, as well as the communication between cells and environment. 
The global information of the secreted proteins of S. pombe will benefit further studies in drug screening model and host 
searching for heterologous gene expression. 
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粟酒裂殖酵母 (Schizosaccharomyces pombe)是
研究细胞周期调控、DNA修复与重组和基因组稳定
性的关卡控制的模式生物, 也是针对细胞周期紊乱

的肿瘤药物的理想细胞初筛模型, 其遗传背景清晰, 
遗传操作方便。S. pombe的全基因组序列测定于
2002年完成[1], 基因组大小为 13.8 Mb, 分布在染色
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体I (5.7 Mb), II (4.6 Mb) , III (3.5 Mb)和 20 kb的线粒
体基因组上。预测含有 4,997 个开放阅读框(open 
reading frame, ORF), 其中约有 1,200个ORFs功能已
知, 3,700多个ORFs功能未知。 

蛋白质分泌对于真核生物的活动非常重要。真

核细胞的大多数蛋白质都是由细胞核内的基因组编

码, 在细胞质内位于内质网上的核糖体中合成, 经
过高尔基体翻译后修饰的根据其目的部位分拣

(sorting)运输。依赖存在于N-末端的靶序列, 许多蛋
白质分选到达亚细胞组分[2,3]。一般来说, 蛋白利用
N末端序列穿过细胞质膜,如果没有附加的跨膜片断
和膜锚定序列, 蛋白质穿过质膜后, 信号肽酶切割
去掉信号肽释放成熟蛋白。通过序列分析可以识别

信号肽的保守特征(氨基酸的长度、组成和信号肽的
切割位点), 进而预测这些蛋白质的亚细胞定位[4~6]。 

研究粟酒裂殖酵母的分泌蛋白和信号肽可能有

助于更全面认识其生物学性状。细胞也可以通过这

些蛋白的分泌 , 实现与环境及其他细胞间的交流 , 
如营养的利用、细胞的接合生殖等。这不仅对其生

长和繁殖有重要意义, 在系统生物学的研究中也有
重要价值。 

我们根据粟酒裂殖酵母的全基因组序列运用生

物信息学的方法进行了全局性的分析, 寻找粟酒裂
殖酵母中有信号肽的蛋白序列, 然后排除膜整合蛋
白和膜脂蛋白, 得到分泌蛋白。这些分析为研究粟
酒裂殖酵母分泌性蛋白的功能提供了较全面的资

料。 

1  材料和方法 

1.1  粟酒裂殖酵母基因组序列及推测蛋白的氨基
酸组成序列 

从 Sanger 中心数据库(http://www.sanger.ac.uk/ 
Projects/S_pombe/)中得到粟酒裂殖酵母的全基因组
序列。 

1.2  蛋白序列的生物信息学分析 

使用 signal P3.0 软件 (http://www.cbs.dlu.dk/ 
services/signalP/)分析粟酒裂殖酵母基因组中所有蛋
白的 ORFs 的 N 端氨基酸序列, 确定是否存在信号
肽, 选项均按照默认值操作。 

利用 TMpred (http://www.ch.embnet.org/software/ 
TMPRED_form.html)分析跨膜结构。 

使用 PrositeScan 程序 (http://myhits.isb-sib.ch/ 

cgi-bin/motif_scan)分析膜脂蛋白 (membrane lipo-
protein,LPP)的脂结合位点。 

使用 targetP Server v1.01(http://www.cbs.dlu. 
dk/services/targetP/)分析有信号肽的 ORFs, 确定分
泌蛋白的分泌途径和亚细胞位点。 

1.3  统计分析 

根据从 SignalP 中分析获取的 Cmax 值 (the 
cleavage site score)、Smean(the signal peptide score)
和 HMM值(hidden Markov model)判别信号肽序列。
使用 TMpred 值(Prediction of Transmembrane Re-
gions and Orientation) 分 析 跨 膜 序 列 , 根 据
PrositeScan 程序分析膜脂蛋白的脂结合位点, 区分
分泌蛋白, 整合膜蛋白和脂蛋白。利用 targetP Server 
v1.01 分析分泌蛋白的分泌途径和所到达的亚细胞
位点。对膜脂蛋白以及分泌蛋白的信号肽序列进行

统计分析。 

2  结 果 

使用生物信息学的方法鉴别有分泌型信号肽且

无附加的膜结合域的蛋白序列, 所使用的策略如图
1所示。 

2.1  粟酒裂殖酵母的蛋白序列 

从 Sanger中心数据库中得到粟酒裂殖酵母的全
基因组序列, 预测蛋白的氨基酸序列为 4,997个。 

2.2  Signal P3.0软件分析 N-末端信号肽 

将粟酒裂殖酵母预测的 4,997 个蛋白序列使用
signal P3.0软件分析, 获得每个 ORF的 Cmax值(the 
cleavage site score)、Ymax值(the combination score)、
Smax值(the signal peptide score)、Smean值(the mean 
values of the signal peptide score)、D值(the classifi-
cation task)及其位点。根据软件的默认选择 , 将
Cmax值>0.49和 Smean值>0.5的 ORFs确定为具有
N-末端信号肽的 ORFs, 结果显示有 219个 ORFs有
N-末端信号肽序列。其中排除 HMM 值中的 Signal 
peptide probability<0.5, Signal anchor probability 
>0.5的 ORFs23个, 得到 195个有 N-末端信号肽的
ORFs。这些序列在 3条染色体上的分布如表 1所示。 

2.3  TMpred软件分析跨膜结构 

只有缺少膜锚定序列的蛋白质穿过膜以后切割

信号肽, 才能释放到外界环境。为了排除含有跨膜
片断的蛋白质序列, 使用 TMpred (http://www.ch. 
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66 secret proteins TargetP Server v1.01 

 
图 1  预测粟酒裂殖酵母分泌蛋白的策略 
Fig. 1  Schematic representation of the strategy utilized for predicting Schizosaccharomyces pombe secreted proteins 
 
embnet.org/software/TMPRED form.html)分析 195个
蛋白序列的跨膜结构, 发现 116 个蛋白序列可能是
整合膜蛋白, 即成熟蛋白质的序列中含有得分高于
1,000的跨膜片段(TMpred排除跨膜片段的选择分数
是 500)。 

2.4  PrositeScan程序分析脂结合蛋白 

有 N-末端信号肽而无跨膜结构的 79 个蛋白质
序列使用 PrositeScan 程序(http://myhits.isb-sib.  

ch/cgi-bin/motif_scan)分析膜脂蛋白(membrane lipo-
protein, LPP)的脂结合位点。三条染色体上共有 13
个蛋白序列有脂结合位点, 推测这些序列可能为膜
脂蛋白(表 2)。 

2.5  TargetP分析分泌蛋白的分泌途径和亚细胞定位 

使用 targetP Server v1.01(http://www.cbs.dlu.dk/ 
services/targetP/)软件分析预测的 66 个分泌蛋白序列, 
确定分泌蛋白的分泌途径和所达到的亚细胞位点。 

 
表 1  粟酒裂殖酵母中不同类型的蛋白在三条染色体上的分布预测 
Table 1  The distribution of the proteins of different groups in the three chromosomes of Schizosaccharomyces pombe 

类别 
Classification 

染色体Ⅰ 
Chromosome Ⅰ 

染色体Ⅱ 
Chromosome Ⅱ 

染色体Ⅲ 
Chromosome Ⅲ 

粟酒裂殖酵母基因组
The genome of S. pombe

核酸序列大小(Mbp) 
Size(Mbp) 

5.7 4.6 3.5 13.8 

全基因组中的蛋白序列 
Number of proteins 

2255 1790 884 4929 

SignalP分析预测的有 N-末端信号肽的序列 
Signal peptide sequences by SignalP 3.0 

92 59 44 195 

TMpred分析预测的膜整合蛋白序列 
Integral membrane protein sequences predicted 
by TMpred 

50 32 34 116 

PrositeScan分析得到的膜脂蛋白序列 
Lipoproteins predicted by PrositeScan 

10 1 2 13 

可能的分泌蛋白序列 
Putative secreted proteins 

32 26 8 66 
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表 2  预测的膜脂蛋白信号肽 
Table 2  Predicted lipoprotein signal peptides 

序号 
No. 

蛋白名称 
Name 

所在的 
染色体 
Chro-

mosome 

氨基酸

长度
Length
of AA

Signal P 3.0预测的信号肽序列 
Signal P 3.0 predicted signal  

peptide sequence 

信号肽

的长度
Length
of SP

signal P预测
的信号肽 
分值 

Signal P 
score 

蛋白相关的功能 
或者注释 

Relevant notes regarding 
function or identity 

1◇ SPAC1F5.06 Ⅰ 848 MKRSVLTIILFFSCQFWHAFA-SS 21 0.975 HSP 70 family protein 

2◆ SPAC821.09 Ⅰ 1016 MSSYLRSFIFGLLTISLAQC-SP 20 0.806 Endo-1,3-beta-glucanase 
Eng1 

3◇ SPAC13F5.05 Ⅰ 363 MLFRIPTLFTLFLACFSLVSGVFG-YS 24 0.964 Thioredoxin family 

4*◇ SPAC19A8.14 Ⅰ 205 MKVPFVNFMISSFPAAVLVGAVVG-FM 24 0.853 Aminoacyl-tRNA hydrolase 
(predicted) 

5*◆ SPAC4A8.04 Ⅰ 467 MRIPYSNLFSAAAGLALFASTACA-AP 24 0.904 Serine protease 

6*◇ SPACUNK4.16c Ⅰ 944 MGRILIAHLFLPSSVG-FS 16 0.731 

Alpha,alpha-trehalose- 
phosphate synthase;  
glycosyl transferase family 
20 

7◇ SPAC2E1P3.05c Ⅰ 197 MLTQSLFLTVLTLALSLVSKTSA 
-SQ 23 0.949 Conserved fungal protein 

8● SPAC27D7.09c Ⅰ 383 MKLTSIPIASTLLSLLAASGTLA 
-SP 23 0.916 Predicted N-terminal  

signal sequence 

9● SPAC27D7.10c Ⅰ 383 MKLTSIPIASTLLSLLAASGTLA 
-SP 23 0.916 Possibly S. pombe specific 

10◇ SPAC1B3.10c Ⅰ 680 MGVSVLTFHVSLFLKRILSIAFFLLSLSTLLRIVNA
-QQ 36 0.948 SEL1 repeat protein 

11◇ SPBPB2B2.06c Ⅱ 601 MKTASIHFWSTLVLLFSCIGSVIA 
-YS 24 0.956 

Calcineurin-like  
phosphoesterase  
UDP-glucose by similarity 

12● SPCC188.09c Ⅲ 609 MLFLRFFIFTFFTSIFTVVVS 
-EP 21 0.838 Glycoprotein (predicted) 

13◇ SPCC1840.07c Ⅲ 332 MSSLGKLLKLTLLGILLSFSCKFVFG 
-YF 26 0.943 

Calcineurin-like  
phosphoesterase  
(predicted) 

◆: 实验验证(或者已发表的)序列; ◇: 同源比对预测的蛋白质; ●: S. pombe 特异的家族; ☆: 孤儿序列; * GPI锚定蛋白。这些符号在本文所有
图表中通用。 
◆: Experimentally characterised (or published); ◇: Protein inferred from homology alignment; ●: Schizosaccharomyces pombe specific families; ☆ 
orphan sequence;  *: GPI Anchor. These symbols are used througout the text. 
 
根据 Target P 的结果分析, 分泌蛋白的分泌途径均
为 S型(即分泌到细胞周质空间)。 

2.6  对 3条染色体上的分泌蛋白的信号肽序列分析 

对 3 条染色体上的分泌蛋白的信号肽序列进行
分析(表 3～表 5), 这些分泌蛋白的信号肽长度在
16～39 之间, H-domain 平均由 33 个氨基酸构成。
C-domain(切割位点前 3 位的氨基酸)为 A-X-A(A 为
丙氨酸, X指任意一种氨基酸)的序列有 22个, 占分
泌蛋白序列总数的三分之一, 具有非常典型的分泌
类信号肽的结构。 

3  讨 论 

我们从基因组数据库中得到预测蛋白序列    
4,997 个, 使用生物信息学方法分析这些蛋白序列, 
推测粟酒裂殖酵母中有 66个蛋白属于分泌蛋白, 这
些蛋白组分涉及细胞与环境进行物质和信息交换 , 
使我们对可能发生在细胞膜外空间的反应和途径有

了全面的了解。虽然生物信息学得到的结果还需要

实验验证 , 但是进一步研究分泌蛋白对细胞的生
存、生长和繁殖的影响, 将为粟酒裂殖酵母的研究
和应用提供理论基础。 

我们预测的 13个膜脂蛋白中, 有 2个是有实验
证明的蛋白(SPAC821.09, SPAC4A8.04), 8个是经序
列同源性比对预测的蛋白, 另外 3 个是粟酒裂殖酵
母特异的蛋白。SPAC4A8.04 是一个丝氨酸蛋白酶, 
在氮饥饿时表达 [7], 它与粟酒裂殖酵母接合生殖中
细胞融合过程有关, 该基因缺失将阻断粟酒裂殖酵
母的接合和孢子的形成[8]。SPAC821.09 是一个葡聚
糖酶, 与粟酒裂殖酵母裂殖时膜分离有关[9]。 

13 个膜脂蛋白中有 3 个蛋白(SPAC4A8.04, 
SPAC19A8.14, SPACUNK4.16c)具有 GPI (glycosyl- 
phophatidylinositol)锚定蛋白的结构。GPI是哺乳动
物、真菌、寄生虫细胞中非常普遍的表面蛋白锚定

方式, 通过其羧基末端的糖基化磷脂酰肌醇结构锚
定于真核细胞膜表面。细胞中存在很多 GPI 蛋白,  
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表 3  粟酒裂殖酵母染色体Ⅰ中预测的分泌蛋白的信号肽分析 

Table 3  The signal peptide of the predicted secrete proteins in chromosomeⅠof Schizosaccharomyces pombe 

序号 
No. 

蛋白名称 
Name 

氨基酸 
长度 

Length 
of AA 

Signal P 3.0预测的信号肽序列 
Signal P 3.0 predicted  

signal peptide sequence 

信号肽的

长度 
Length
of SP 

signal P预测
的信号肽分

值 
Signal P score

蛋白相关的功能或者注释 
Relevant notes regarding  

function or identity 

蛋白的定位

预测 
Target 

1◇ SPBC1348.06c 203 MFKNLIFLFFIGLATA-IR 16 0.892 Hypothetical protein 
S 

2◇ SPAC977.05c 204 MIFKNLISLFFIGLATA-IR 17 0.871 Hypothetical protein 
S 

3  NP_592789.1 117 MLLLLYICCLFLKFILA-NV 17 0.973 Hypothetical protein 
S 

4◆ SPAC1F8.06 385 MNSYISLIFTLLFFTSAARS-SS 20 0.819 Sim4 and Mal2 associated protein 5 
S 

5◇ SPAC11D3.09 394 MALQSLFLILLAGAAQLAQA-HP 20 0.918 Agmatinase (predicted) 
S 

6◇ SPAC1F5.02 492 MKISNLLAAFLAFSGGFFCASA-EV 22 0.858 Thioredoxin family 
S 

7◇ SPAC1751.02c 108 MQIFAQLTSFLTFHLMFWTSVARA-RS 24 0.891 Mitochondrial ribosomal  
protein subunit S19 

S 

8☆ SPAC13C5.06c 177 MKGFVVISRFILTLFILITPGLA-GV 23 0.973 Sequence orphan 
S 

9◇ SPAC227.11c  322 MFPHLILPAIGSSKVRTMVLPFAFVGFFIFPICLA
-SL 35 0.852 Sensor for misfolded ER  

glycoproteins Yos9 (predicted) 
S 

10  NP_593174.1  244 SKMDGIFTVSLLFSTRLLSFYLFIEVLLT-KI 29 0.972 Probable histone acetyltransferase  
type b catalytic subunit 

S 

11● SPAC23C4.05c 431 MQPRFLLHGALLALGIQLCLS-IG 21 0.931 Hypothetical protein 
S 

12  NP_593216.1  385 MLLFKFNFTTAFLFTILAFAQA-RS 22 0.702 Putative family 31 glucosidase  
c30d11.01c  precursor 

S 

13◆ SPAC22A12.1
5c           663 MKKFQLFSILSYFVALFLLPMAFA-SG 24 0.958 

BiP, heat shock protein 70 family involved 
in protein folding of core-glycosylated  
trimmed ligands, associated with newly  
synthesized glycoproteins 

S 

14◇ SPAC6F12.07  152 MRRSVIIGSLLATAAVGYA-IY 19 0.682 Mitochondrial TOM complex subunit 
Tom20 

S 

15◆ SPAC3C7.11c  560 MKYGKVSFLALLCSLYVRGSLA-DP 22 0.874 Calnexin  
S 

16☆ SPAC6C3.03c  100 MDVFFLGLLVVIAIFTNA-KR 18 0.918 Sequence orphan 
S 

17◇ SPAC513.06c  368 MTSMSGASPVIHWGFLGAGSIAAVFA-KD 26 0.500 Dihydrodiol dehydrogenase (predicted) 
S 

18● SPAPB2C8.01 1220 MAVSRLLILICLYSFVTFAYP-KV 21 0.938 Glycoprotein (predicted) 
S 

19☆ SPAPB24D3.0
7c           300 MKSFVWTLLGALSLGSLTTAYG-AN 22 0.921 Sequence orphan 

S 

20◇ SPAC652.01   108 MLCLRYFIPMLLVANA-AP 16 0.968 Conserved eukaryotic protein 
S 

21◇ SPAC26A3.14
c            73 MPFLSRLFHYGVDLALVSTCVA-GI 22 0.610 Conserved fungal protein 

S 

22☆ SPAC16E8.05c 209 MLHATQLCYLLLFCFLPISISSA-VL 23 0.960 Sequence orphan  
S 

23◇ SPAC17G6.03 635 MKPAHTFSLIFSLLFVINPCYS-AT 22 0.935 Calcineurin-like  
phosphoesterase (predicted) 

S 

24◆ SPAC19G12.1
0c           1002 MLMKQTFLYFLLTCVVSA-QF 18 0.946 Serine carboxypeptidase 

S 

25◇ SPAC26H5.08
c           321 MQFLSSFVFAALALLPLSAMA-VD 21 0.953 Glucan 1,3-beta-glucosidase 

S 

26◇ SPAC12B10.1
6c           509 MKYWQAILFFLFGIAFA-NN 17 0.957 Conserved protein  

S 

27◇ SPAPB8E5.04c 188 MRLTTFIYAITCLPIFISA-SS 19 0.916 Phosphatidylglycerol/phosphatidylinositol 
transfer protein (predicted) 

S 

28● SPAPJ760.03c 166 MFLRSIFQTLCAVSFLAGSVFA-DS 22 0.907 Glycoprotein (predicted) 
S 

29◇ SPAC1039.02  601 MKLSSLPSGLGLASLLGLISSATA-YS 24 0.885 Calcineurin-like phosphoesterase  
(predicted) 

S 

30☆ SPAC922.04   117 MKFFWVSSLLGLLGLSTA-IP 18 0.972 Sequence orphan 
S 

31◆ SPAC869.07c  436 MISISFLNCFFLVFLFLFFSDVHG-SY 24 0.960 Alpha-galactosidase 
S 

32● SPAC212.08c  278 MSPLIVGTLIIILLSGLATA-FY 20 0.970 S.pombe specific families 
S 
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表 4  粟酒裂殖酵母染色体Ⅱ中预测的分泌蛋白的信号肽分析 

Table 4  The signal peptide of the predicted secrete proteins in chromosomeⅡ 

序号 
No. 

蛋白名称 
Name 

氨基酸 
长度 

Length 
of AA 

Signal P 3.0预测的信号肽序列 
Signal P 3.0 predicted signal peptide sequence 

信号肽

的长度
Length
of SP

signal P预
测的信号

肽分值
Signal P 

score 

蛋白相关的功能或者注释 
Relevant notes regarding function  

or identity 

蛋白的定

位预测
Target

1● SPBC359.04c 358 MNSLKSLCLKCIVTLCLLVNAFA-FD 23 0.950 Glycoprotein (predicted) S 

2   NP_595181.1 463 MKLSGISLWLLAASIVHA-GK 18 0.923 Thiamine-repressible acid phosphatase S 

3   SPBC1685.12c 117 MVSNHVEWYLLLSIVSTAVES-LL 21 0.849 Dubious S 

4   NP_595239.1 412 MVKNTSVIIVGAGVFGLSAA-LE 20 0.740 Fructosyl amino acid oxidase S 

5● SPBC947.04 973 MSLFPQILLRLLFLAFTLKSTSNA-EK 24 0.831 Glycoprotein (predicted) S 

6   NP_595281.1 1448 MRWGFWFAIATLITICYA-AK 18 0.959 UDP-glucose-glycoprotein glucosyltransferase S 

7   NP_595346.1 577 MRPSVITVAVLFVQSTWA-SF 18 0.880 Vacuolar polyphosphatase S 

8◇ SPBC713.11c 50 MTQVIFAIILPPLGVFLERGCGADVIINILLCCLGYVPG-II 39 0.974 UPF0057 family protein; possible  
stress response protein S 

9   NP_595512.1 66 SFPIHYHFSFLSPLLVFLPH]SFA-LP 23 0.849 Very hypothetical protein S 

10◆ SPBC3D6.02 390 MQLLNSFLGFAASIAVLASSADA-AP 23 0.806 Neddylation pathway protein But2 S 

11◆ SPBC14C8.05c 450 MRTYWLFLLLGGVVSA-ES 16 0.903 Glucan-alpha-1,4-glucosidase S 

12◇ SPBC21H7.03c 463 MQLCIISLWFLAAFIVNA-DN 18 0.955 Acid phosphatase (predicted) S 

13● SPBC21D10.06c 948 MNSYAILLSLFFSFERLLTLANA-NS 23 0.849 Glycoprotein (predicted) S 

14◇ SPBC2G5.01 374 MINKKLLFLVFALAKGVLA-DE 19 0.960 Conserved eukaryotic protein S 

15☆ SPBC685.03 452 MQFFGSLFVSLLGAAGLANA-LP 20 0.924 Serine-rich protein S 

16◇ SPBC2A9.06c 158 MYDDIFFYLALWVIQSVYG-AW 19 0.984 Di-trans,poly-cis-decaprenylcistrans-
ferase(predicted S 

17◇ SPBC30D10.09c 217 MQLLMLEQISLASSVVATTVLVAPVLS-TI 27 0.969 TB2/DP1 domain S 

18◇ SPBC4C3.09 376 MNFFKRLRLHTRLLLRSKFVLISLILLLNLGLLLG-IQ 35 0.826 Acetylglucosaminyltransferase S 

19◇ SPBC2G2.17c 319 MLFNNFLCFAVSAIPLVSA-MP 19 0.808 Beta-glucosidase (predicted) S 

20◇ SPBC1105.05 407 MLSFTSVFSFFLHALLLKTAFS-YV 22 0.926 Beta-glucosidase (predicted) S 

21◇ SPBP8B7.25 201 MKLFYFSLLFTLFFGLISA-NR 19 0.960 Cyclophilin S 

22☆ SPBC21C3.14c 841 MKIERYFKAIARAFIITFLFSLILQDNGVLA-RK 31 0.854 Sequence orphan S 

23● SPBC1289.15 1283 MLVFTDLIFLAIFAHIGKATA-KV 21 0.880 Glycoprotein (predicted) S 

24◇ SPBC8E4.03 413 MFTYQKIIQLALLLSGVCGALA-SI 22 0.949 Arginase family (predicted) S 

25*◆ SPBP4G3.02 453 MFLQNLFLGFLAVVCANA-QF 18 0.950 Acid phosphatase S 

26◇ SPBPB2B2.15 203 MFKNLIFLFFIGLATA-IR 16 0.892 Hypothetical protein; S 

 

表 5  粟酒裂殖酵母染色体Ⅲ中预测的分泌蛋白的信号肽分析 

Table 5  The analysis of the signal peptide of the predicted secrete proteins in chromosome Ⅲ 
 

蛋白名称 
Name 

氨基酸长度
Length 
of AA 

Signal P 3.0预测的信号肽序列 
Signal P 3.0 predicted signal peptide  

sequence 

信号肽的

长度 
Length
of SP 

signal P预测
信号肽分值
Signal P score

蛋白相关的功能或者注释 Relevant  
notes regarding function or identity 

蛋白的定

位预测 
Target 

1● SPCP20C8.02c 111 MLLLFCICCVFIKLVLA-EV 17 0.975 Schizosaccharormyces pombe specific families S 

2◇ SPCC757.05c 400 MTMKISVWSLLIVIGYHLWMSPVLA-GP 25 0.967 Peptidase family M20 S 

3◇ SPCC613.03 189 MKFSTVGFLFSTILFKSAFA-GW 20 0.842 EF hand S 

4☆ SPCC306.11 283 MFAFASFAISAIFFLCSFSYVSS-IK 23 0.915 Sequence orphan S 

5◆ SPCC1795.06 201 MKITAVIALLFSLAAA-SP 16 0.951 p-factor pheromone S 

6◇ SPCC825.02 506 MKFSQWYTLTAPLLISSLYTVNA-AN 23 0.916 Glucosidase II Gtb1 (predicted) S 

7◆ SPCC191.11 581 MFLKYILASGICLVSLLSSTNA-AP 22 0.770 Beta-fructofuranosidase S 

8● SPCC569.02c 113 MLLLFCICCAFIKLVLA-EV 17 0.974 Hypothetical protein S 

 
包括细胞表面的酶、受体、粘附分子、特异性抗原

等 ,功能涉及免疫识别 ,  补体调节及跨膜信号转导 
等[10]。我们得到的分泌蛋白中有一个蛋白具有GPI的

结构 , 这个蛋白位于染色体Ⅱ , 是一个糖蛋白
(SPBP4G3.02), 具有酸性磷酸酶的功能 , 定位于细
胞表面[11,12]。 
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在预测的 66个分泌蛋白中, 10个蛋白有文献证
明。其中染色体Ⅰ中有 5 个蛋白 (SPAC1F8.06, 
SPAC22A12.15c, SPAC3C7.11c, SPAC19G12.10c, 
SPAC869.07c), 染色体Ⅱ中有 3个蛋白(SPBC3D6.02, 
SPBC14C8.05c, SPBP4G3.02), 染色体Ⅲ中有 2个蛋
白(SPCC1795.06, SPCC191.11)。这些蛋白在表 3, 4, 5
中使用‘◆’标记。这些蛋白的功能涉及动粒的结构, 
糖蛋白的合成与折叠, 葡萄糖、半乳糖、氨基酸的
分解, 以及磷酸酶和信息素等类别[12~16]。 

其他 56 个蛋白质是根据序列同源性比对预测得
到, 它们的功能主要涉及细胞的营养和代谢, 以及细
胞与细胞间的通讯和应答(表 2～表 4)。这些蛋白在细
胞间以及细胞与环境间的交流中有重要作用。 

利用软件分析为分泌蛋白的酸性磷酸酶, 经过
我们采用 SDS-PAGE 分离、肽指纹分析确证分泌到
胞外。虽然经此确证的分子不多, 但也说明了软件
分析的价值。 

粟酒裂殖酵母是研究细胞周期的模式生物, 也
是初筛针对细胞周期紊乱的肿瘤药物的理想模型。

研究其分泌蛋白和信号肽有助于更全面认识其生物

学性状, 并为构建新的药物筛选模型提供基础。同
时, S.pombe 作为表达系统也值得关注, 因为该菌的
许多特性与高等真核细胞相似, 表达的外源基因产
物具有较理想的天然构象和活性。分析粟酒裂殖酵

母的分泌组将为进一步优化粟酒裂殖酵母表达系统

提供参考信息。 
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