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罗汉果几丁质酶基因家族的生物信息学分析

李惠敏∗， 李璐璐， 陈玉梅， 李佳慧
（广西师范大学 生命科学学院，广西 桂林 ５４１００６）

摘　 要：几丁质酶是一类在植物抵抗病原真菌等过程中具有重要作用的蛋白质，为探讨几丁质酶在罗汉果抗根结线虫病中的

调控作用，本研究基于南方根结线虫侵染下的罗汉果幼苗根系的转录组测序结果，采用生物信息学技术对筛选到的 １５ 个罗汉

果几丁质酶基因进行分析。 结果表明，１５ 个罗汉果几丁质相关蛋白基因编码的氨基酸序列其 Ｎ 段均有一段信号肽，亚细胞定

位在胞外；分子量从 ２７ ｋＤａ 到 ３７ ＫＤａ 不等；多数为酸性蛋白。 基于氨基酸保守结构域和系统发育关系分析，１５ 个罗汉果几丁

质酶分属于 ＧＨ１８ 和 ＧＨ１９ 两大家族中的 ３ 个组别（ Ｉ、ＩＩＩ 和 ＩＶ）的成员，ＧＨ１８ 家族成员三级结构预测具有典型的（α ／ β） ８桶状

结构，而 ＧＨ１９ 家族成员三级结构预测只有 α 螺旋结构域。 这些分析结果可为今后深入研究罗汉果几丁质酶的生物学功能和

调控机制提供一定的理论依据，为罗汉果抗根结线虫病育种提供参考。
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　 　 罗汉果（Ｓｉｒａｉｔｉａ ｇｒｏｓｖｅｎｏｒｉｉ）属葫芦科藤本落叶

植物，具有一年种多年生的块根状宿根性，其药食两

用的果实被誉为“东方神果”，全球 ９０％以上的罗汉

果产于广西桂林地区［１－２］。 根结线虫病是一类危害

大、分布广、防治难的植物病虫害，也是罗汉果生产

中的主要病害之一。 根结线虫不仅危害罗汉果植株

根部，破坏根组织的分化和生理活动，导致地上部分

生长发育迟缓、推迟开花结果或不开花结果，同时还

会加重枯萎病、根腐病等土传性真菌病害和部分细

菌病害的发生，有的果园未到结果盛期就因严重感

染根结线虫病而被迫淘汰，损失极为严重［３－４］。 因

此，如何防治根结线虫病是目前罗汉果种植中迫于



要解决的主要问题之一，而利用生物技术进行抗性

育种被认为是在植物生物防治中最有前景的

策略［５］。
几丁质酶（ ＥＣ ３． ２． １． １４）是一种能够将几丁

质水解成 Ｎ－乙酰葡萄糖胺的糖苷酶［６］。 因真菌细

胞壁均含有几丁质，线虫的卵壳和表皮中也含有几

丁质物质，几丁质酶作为病原物和寄主植物相互作

用中的一种重要蛋白质，已成为在植物抗病虫害研

究中的热点［７］。 植物虽然不含几丁质，但也存在着

几丁质酶基因，植物几丁质酶可分布于植物的茎、
叶、种子及愈伤组织中，分子量为 ２５ ～ ５５ ｋＤａ，多为

单体，呈酸性或碱性，主要是内切几丁质酶，它随机

水解几丁质内部 β⁃１， ４⁃ 糖苷键，释放出寡糖［８－１２］，
植物几丁质酶部分家族成员还具有溶菌酶同源

性［１３－１４］，相关研究也表明植物几丁质酶的高水平表

达能够增强植物对害虫、病原菌和环境胁迫的抵抗

能力［１０－１２，１５－１６］。
随着高通量测序技术和生物信息学技术的发

展，转录组测序技术（ＲＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ，ＲＮＡ⁃Ｓｅｑ） 目

前被广泛应用于植物抗病性等相关基因的鉴定与分

析［１６－２０］，本研究基于 ＲＮＡ⁃Ｓｅｑ 技术获得罗汉果根系

转录组测序数据的基础上，对其中的几丁质酶基因

家族成员进行生物信息学分析，期望为今后研究几

丁质酶对罗汉果植株根结线虫病抗性分子机理提供

参考，为罗汉果抗性育种提供基因来源。

１　 材料与方法

１．１　 材料

　 　 罗汉果为当地栽培品种青皮果，属于南方根结

线虫易感品种，以罗汉果幼苗根系为植物材料进行

转录组测序，委托上海派森诺生物科技有限公司

Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ ２５００ 平台进行。
１．２　 方法

１．２．１　 罗汉果几丁质酶基因鉴定及理化特性分析

基于罗汉果幼苗根系的转录组测序数据及其注

释结果，将搜索到的注释为几丁质酶的 Ｕｎｉｇｅｎｅ 通

过开放阅读框 ＯＲＦ Ｆｉｎｄｅｒ （ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ． ｎｃｂｉ． ｎｌｍ．
ｎｉｈ．ｇｏｖ ／ ｏｒｆｆｉｎｄｅｒ）和预测保守域 ＣＤ Ｓｅａｒｃｈ（ｈｔｔｐｓ： ／ ／
ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ ／ Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ／ ｃｄｄ ／ ｗｒｐｓｂ．ｃｇｉ）在线

软件检测确认，筛选出含 ＧＨ１８ 或 ＧＨ１９ 基因家族

成员结构域特征且具有完整 ＯＲＦ 的 Ｕｎｉｇｅｎｅ 序列。
将鉴定到的罗汉果几丁质酶基因编码的氨基酸序列

使用 ＥｘＰＡｓｙ （ ｈｔｔｐ ／ ／ ｗｗｗ． ｅｘｐａｓｙ． ｏｒｇ ／ ）进行在线预

测其理化特性和跨膜结构域预测（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｃｂｓ．
ｄｔｕ．ｄｋ ／ ｓｅｒｖｉｃｅｓ ／ ＴＭＨＭＭ）。
１．２．２　 信号肽预测及亚细胞定位

利 用 ＴａｒｇｅｔＰ ［２１］ （ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ． ｃｂｓ． ｄｔｕ． ｄｋ ／
ｓｅｒｖｉｃｅｓ ／ ＴａｒｇｅｔＰ ／ ）和在线软件 ＣＥＬＬＯ ｖ２．５［２２］ 对 １５
条罗汉果几丁质酶序列进行信号肽预测和亚细胞

定位。
１．２．３　 罗汉果几丁质酶系统进化树构建及氨基酸

序列结构分析

基于几丁质酶的氨基酸序列，采用 ＭＥＧＡ６．０ 邻

接法（Ｎｅｉｇｈｂｏｒ⁃Ｊｏｉｎｉｎｇ，ＮＪ）缺失序列删除的方式，构
建罗汉果几丁质酶系统进化树（ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ＝ １ ０００）。
并以 ＮＣＢＩ 数据库（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ ／ ）
下载的 １９ 条拟南芥几丁质酶序列（本研究中将其

编号 ＡｔＣｈｔ１ 到 ＡｔＣｈｔ１９，序列相关信息见表 １）为参

考，对罗汉果几丁质酶进行分组。 利用 ＤＮＡＭＡＮ
软件、ＭＥＭＥ 和 Ｐｈｙｒｅ２［２３］在线工具对罗汉果几丁质

酶基因编码的氨基酸序列结构域进行分析。

表 １ 拟南芥几丁质酶序列信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｈｉｔｉｎａｓｅｓ ｉｎ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ ｄｏｗｎｌｏａｄｅｄ ｆｒｏｍ ＮＣＢＩ

名称 序列号 组别 名称 序列号 组别

ＡｔＣｈｔ１ ＡＡＡ３２７６８．１ ＩＩＩ ＡｔＣｈｔ１１ ＢＡＡ２１８６１．１ ＩＩＩ

ＡｔＣｈｔ２ ＡＡＡ３２７６９．１ Ｉ ＡｔＣｈｔ１２ ＮＰ＿１７１７３８．１ Ｉ

ＡｔＣｈｔ３ ＡＡＢ６４０４４．１ ＩＶ ＡｔＣｈｔ１３ ＣＡＡ１９６９２．１ Ｖ

ＡｔＣｈｔ４ ＡＡＢ６４０４５．１ ＩＶ ＡｔＣｈｔ１４ ＡＡＫ５９４４２．１ Ｉ

ＡｔＣｈｔ５ ＡＡＢ６４０４６．１ ＩＶ ＡｔＣｈｔ１５ ＡＡＧ０９０９６．１ ＩＶ

ＡｔＣｈｔ６ ＡＡＢ６４０４７．１ ＩＶ ＡｔＣｈｔ１６ ＣＡＡ１９６９２．１ Ｖ

ＡｔＣｈｔ７ ＡＡＢ６４０４８．１ ＩＶ ＡｔＣｈｔ１７ ＣＡＡ１９６９０．１ ＩＩ

ＡｔＣｈｔ８ ＢＡＡ８２８１０．１ Ｉ ＡｔＣｈｔ１８ ＣＡＢ７８９７６．１ ＩＩ

ＡｔＣｈｔ９ ＣＡＡ７４９３０．１ ＩＶ ＡｔＣｈｔ１９ ＣＡＢ８１８０７．１ ＩＶ

ＡｔＣｈｔ１０ ＢＡＡ２１８６０．１ ＩＩＩ
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２　 结果与分析

２．１　 罗汉果几丁质酶基因家族成员的鉴定与理化

性质分析

　 　 基于南方根结线虫侵染早期罗汉果根系转录组

测序结果，搜索到注释为几丁质酶基因的 Ｕｎｉｇｅｎｅ
共有 ２８ 条，然后分别经 ＯＲＦ ｆｉｎｄｅｒ 和 ＣＤ⁃Ｓｅａｒｃｈ 确

认具有完整开放阅读框 ＯＲＦ 和 ＧＨ１８ 或 ＧＨ１９ 基因

家族成员结构域特征的 Ｕｎｉｇｅｎｅ，最后共鉴定到 １５
条罗汉果几丁质酶 Ｕｎｉｇｅｎｅ， 命 名 为 ＳｇＣｈｔ１ 到

ＳｇＣｈｔ１５（见表 ２），ＯＲＦ ｆｉｎｄｅｒ 在线预测其编码的几

丁质酶前体氨基酸数目最少的为 ＳｇＣｈｔ６ （２６０ 个），
最大的为 ＳｇＣｈｔ１２ 和 ＳｇＣｈｔ１５（均是 ３４３ 个）。 利用

ＥｘＰＡＳｙ 在线软件对罗汉果几丁质酶基因编码的蛋

白质进行理化性质预测结果见表 ２，罗汉果几丁质

酶的分子量在 ２７ ｋＤａ 到 ３７ ｋＤａ 之间，多数为酸性

蛋白质，只有 ＳｇＣｈｔ１、ＳｇＣｈｔ４ 和 ＳｇＣｈｔ９ 的理论等电

点大于 ８．０；不稳定系数显示 ＳｇＣｈｔ１、２、４、６、７、１０、１１
和 １４ 为稳定蛋白，其余为不稳定蛋白；总平均亲水

性显示 ＳｇＣｈｔ１、２、９、１２、１３ 为疏水性蛋白，其余均属

于亲水性蛋白。

表 ２　 罗汉果几丁质酶特征

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｃｈｉｔｉｎａｓｅｓ ｉｎ Ｓｉｒａｉｔｉａ ｇｒｏｓｖｅｎｏｒｉｉ

类别 名称
跨膜

螺旋 ／ 个
信号肽氨

基酸数目

总氨基酸

数目

理化特性

分子量 ／ ｋＤａ 等电点 不稳定系数 总平均亲水性

几丁质酶 ＳｇＣｈｔ１ ２ ２５ ３００ ３２．１５ ８．１０ ３４．６０ ０．０４０

ＳｇＣｈｔ２ ０ ２５ ２９５ ３０．９９ ４．６８ ２９．６０ ０．１１４

ＳｇＣｈｔ４ １ ２５ ２９９ ３２．３４ ９．６１ ３８．００ －０．０５４

ＳｇＣｈｔ８ １ ２７ ３１３ ３４．６０ ４．６１ ４２．１２ －０．０５３

ＳｇＣｈｔ９ １ ２６ ２９６ ３１．５２ ９．０４ ４０．６１ ０．０３２

ＳｇＣｈｔ１２ １ ３０ ３４３ ３６．６９ ５．３３ ４２．３５ ０．１３１

ＳｇＣｈｔ１５ ０ ２８ ３４３ ３７．０８ ４．９３ ４０．６０ －０．１０４

ＳｇＣｈｔ６ ０ １９ ２６０ ２７．２９ ４．８５ ２２．０６ －０．０４６

ＳｇＣｈｔ７ ０ ２４ ２７０ ２８．３８ ７．８６ ２４．１０ －０．０５４

ＳｇＣｈｔ１０ ０ ２９ ３３１ ３５．４６ ５．４１ ３４．０１ －０．１２３

ＳｇＣｈｔ１１ ０ １９ ３１７ ３４．３１ ８．４６ ３９．４７ －０．３７５

类几丁质酶 ＳｇＣｈｔ３ ０ ２１ ２９７ ３２．５５ ６．０８ ４１．８６ －０．０８０

ＳｇＣｈｔ５ ０ ２６ ３００ ３２．９３ ５．７０ ４７．３８ －０．０１５

ＳｇＣｈｔ１３ ０ ２１ ３３９ ３５．８４ ７．４６ ４１．７６ ０．０６０

ＳｇＣｈｔ１４ ０ ２３ ３３４ ３６．０１ ５．８１ ３５．９７ －０．０２４

２．２　 信号肽预测及亚细胞定位结果

　 　 信号肽预测结果显示，本研究鉴定到的 １５ 个罗

汉果几丁质酶前体其 Ｎ 端均有一段长度范围为 １９－
３０ 个氨基酸残基的信号肽（见表 ２），亚细胞定位结

果显示这些几丁质酶均定位在胞外。
２．３　 罗汉果几丁质酶系统发育分析及分类

　 　 植物中的几丁质酶主要为糖苷水解酶 １８ 家族

和 １９ 家族成员（ＧＨ１８ 和 ＧＨ１９），根据氨基酸序列

特征，植物的内切几丁质酶分为 ５ 类，ＧＨ１８ 包含 ＩＩＩ
类和 Ｖ 类植物几丁质酶， ＧＨ１９ 包含Ⅰ、 Ⅱ、 Ⅳ
类［１３－１４］。 本研究以拟南芥几丁质酶的分类为参考，
基于几丁质酶氨基酸序列的 ＮＪ 系统发育树结果如

图 １ 所示，１５ 条罗汉果几丁质酶序列（图中星号所

示）归为 ３ 类即 ＳｇＣｈｔ１１ 属于 Ｉ 类；ＳｇＣｈｔ６、ＳｇＣｈｔ７ 和

ＳｇＣｈｔ１０ 属于 ＩＶ 类，其余为 ＩＩＩ 类。

　 　 ＤＮＡＭＡＮ９ 多序列比对结果显示，Ⅰ类和 ＩＶ 类

具有两个高度保守区，这两个保守区由一段富含脯

氨酸、甘氨酸和精氨酸的可变交联区（见图 ２ ，虚线

下划线所示）相隔开，Ｎ 端高度保守区富含半胱氨酸

（见图 ２，虚线框所示），其作用是与几丁质结合，简
称 ＣＢＤ（Ｃｈｉｔｉｎ－ｂｉｎｄｉｎｇ ｄｏｍａｉｎ）；Ｃ 端是高度保守的

催化区，有三个活性位点（见图 ２ 实线方框所示）。
ＩＶ 类几丁质酶（ＳｇＣｈｔ６、ＳｇＣｈｔ７ 和 ＳｇＣｈｔ１０）与 Ｉ 类

（ＳｇＣｈｔ１１）相比有 ４ 处缺失（见图 ２），氨基酸数目

（见表 １）明显比Ⅰ类少。
罗汉果 ＧＨ１８ 家族成员全部是 ＩＩＩ 类几丁质酶，

它们不含与几丁质结合的富半胱氨酸功能域， 而且

仅有一个催化结构域，根据活性中心是否是谷氨酸

残基分为几丁质酶和类几丁质酶（见图 ３，虚线框所

示），ＳｇＣｈｔ１、２、４、８、９、１２ 和 ＳｇＣｈｔ１５ 均有一个谷氨
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酸活性中心，ＳｇＣｈｔ５、ＳｇＣｈｔ１３ 缺失了谷氨酸活性中

心，而 ＳｇＣｈｔ３ 和 ＳｇＣｈｔ１４ 的活性中性则分别是天冬

氨酸和丙氨酸残基。

图 １　 罗汉果与拟南芥几丁质酶的系统发育树

Ｆｉｇ． １　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ｃｈｉｔｉｎａｓｅｓ ｆｒｏｍ Ｓｉｒａｉｔｉａ ｇｒｏｓｖｅｎｏｒｉｉ ａｎｄ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ

图 ２　 ＧＨ１９ 基因家族成员保守结构域氨基酸序列比对

Ｆｉｇ．２　 Ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｏｆ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｒｅｇｉｏｎｓ ｏｆ ＧＨ１９ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

图 ３　 ＧＨ１８ 基因家族成员保守结构域氨基酸序列比对

Ｆｉｇ．３　 Ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｏｆ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｒｅｇｉｏｎｓ ｏｆ ＧＨ１８ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ
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２．４　 罗汉果几丁质酶序列结构特点

　 　 利用 ＭＥＭＥ ５．０．４ 软件对 １５ 个罗汉果几丁质

酶的氨基酸序列进行 ｍｏｔｉｆ 查找，设置查找 ｍｏｔｉｆ 数

目为 ６ 个，其余参数为默认值，结果如图 ４ 所示，
ＧＨ１８ 家族成员均具有 ｍｏｔｉｆ１、ｍｏｔｉｆ２ 和 ｍｏｔｉｆ４；而
ＧＨ１９ 家族成员仅有 ｍｏｔｉｆ６。

图 ４　 罗汉果几丁质酶蛋白基序

Ｆｉｇ．４　 Ｍｏｔｉｆｓ ｏｆ ｃｈｉｔｉｎａｓｅ ｉｎ Ｓｉｒａｉｔｉａ ｇｒｏｓｖｅｎｏｒｉｉ

　 　 ＧＨ１８ 基因家族成员编码的蛋白质三级结构具

有典型的（α ／ β） ８桶状结构，即外部为 ８ 个 α 螺旋

域，内部为 ８ 个平行的 β 折叠域［２４］，而 ＧＨ１９ 家族

成员仅有 α 螺旋结构域。 图 ５ 显示了罗汉果几丁

质酶 ＧＨ１８ 基因家族成员 ＳｇＣｈｔ１２ （见图 ５ａ） 和

ＧＨ１９ 家族成员 ＳｇＣｈｔ６（见图 ５ｂ）由 Ｐｈｙｅｒ２ 软件预

测的三级结构模型。 其中，ＳｇＣｈｔ１２ 以 ｃ６ｉｄｎＡ 结构

为模板，有 ２６８ 个氨基酸残基与模板达到 １００ ％的

可信度；ＳｇＣｈｔ６ 以 ｃ４ｍｃｋＡ 结构为模板，有 １９９ 个氨

基酸残基与模板达到 １００％的可信度。

图 ５　 三级结构模型

Ｆｉｇ．５　 Ｔｅｒｔｉａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ＳｇＣｈｔ１２（ａ）ａｎｄ ＳｇＣｈｔ６（ｂ）
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３　 结论与讨论

　 　 罗汉果为广西特有经济植物，但罗汉果植株易

感根结线虫病［３－４］，被根结线虫感染后的罗汉果植

株更容易被其他病菌的侵害，其中原因未见报道。
几丁质是 Ｎ⁃乙酰葡聚胺以 β⁃１， ４⁃糖苷键连接起来

的直链多聚物，是自然界中含量仅次于纤维素的一

大类可再生聚合物，广泛存在于虾、蟹、昆虫、真菌等

生物［２５－２６］。 线虫卵壳及表皮的主要组成成分是几

丁质，与真菌病原物一样，植物被线虫侵染时，可诱

导产生几丁质酶［７］。 几丁质酶作为病原物和寄主

植物相互作用中的一种重要蛋白质，已成为在植物

抗病虫害研究中的热点［５－７］。 在植物抗病基因工程

中，通过过量表达几丁质酶基因来提高植物抗病性

相关研究已有报道［１２，１５，２７－２８］。 郭悦等［１２］ 将克隆到

的花生几丁质酶基因 ＡｈＣｈｉ 进行遗传转化实验验证

其生物学功能，结果表明转植株在黑斑病菌接种 ７ｄ
时其叶片褐化及坏死程度明显较非转基因植株要

轻。 谷天燕等［１５］ 通过两端融合表达几丁质结合结

构域的方法不但提高了几丁质酶对 ɑ⁃几丁质和黑

曲霉几丁质的结合能力和活性，同时也增强了其对

病原真菌长枝木霉的抑制作用；南相日［２７］ 的研究结

果表明，转菜豆几丁质酶基因的马铃薯抗病性比对

照提高了 ３０％；王果萍等［２８］也发现几丁质酶对镰刀

菌引起的西瓜枯萎病有一定的抑制作用。 随着对几

丁质酶作用机理研究的深入［２９－３１］，通过现代生物技

术手段提高植物对真菌、昆虫、线虫等病害抗性将为

有效生物防治提供新途径。 本研究采用生物信息学

方法从罗汉果根系转录组测序结果中鉴定到 １５ 个

罗汉果几丁质酶基因，并对其编码的蛋白质进行了

理化特性预测及系统发育分析，可为罗汉果几丁质

酶基因生物学功能的鉴定提供理论基础，为罗汉果

的抗病育种提供基因来源参考。 本研究对转录组测

序结果中的罗汉果几丁质酶基因的表达进行差异分

析，结果发现接种根结线虫 ７ ｄ， ＳｇＣｈｔ１２ 基因和

ＳｇＣｈｔ１４ 出现显著性下调表达，分别是未接种根结

线虫的 ０．１７ 倍和 ０．２１ 倍，这是否意味着已经被入侵

的根结线虫建立了取食位点的罗汉果植株，很有可

能由于几丁质酶的表达受到了抑制而导致对其他病

菌的侵染更为敏感？ 这有待今后对罗汉果几丁质酶

的生物学功能进行更深入的研究来进一步确定。
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［３］刘纪霜， 黄金玲， 张正淳， 等． 罗汉果根结线虫病田间

发病情况调查及病原鉴定［ Ｊ］． 广东农业科学，２０１１，
３８（２４）：６６－６８． ＤＯＩ：１０．３９６９ ／ ｊ． ｉｓｓｎ．１００４－８７４Ｘ．２０１１．２４．
０２３．

　 ＬＩＵ Ｊｉｓｈｕａｎｇ， ＨＵＡＮＧ Ｊｉｎｌｉｎｇ， ＺＨＡＮＧ Ｚｈｅｎｇｃｈｕｎ，ｅｔ ａｌ．
Ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｉｔｅｓ ａｎｄ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｏｆ Ｓｉｒａｉｔｉａ ｇｒｏｓ⁃
ｖｅｎｏｒｉｉ ｒｏｏｔ⁃ｋｎｏｔ ｎｅｍａｔｏｄｅ［Ｊ］． Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉ⁃
ｅｎｃｅｓ，２０１１，３８（２４）：６６－ ６８． ＤＯＩ：１０． ３９６９ ／ ｊ． ｉｓｓｎ． １００４－
８７４Ｘ．２０１１．２４．０２３．

［４］尹庆璋， 梁秀荣， 游玉明， 等． 罗汉果根结线虫病的发

生与防治［Ｊ］． 广西农学报，２０１０，２５（５）：２４－２５． ＤＯＩ：１０．
３９６９ ／ ｊ．ｉｓｓｎ．１００３－８７７９．２００５．０４．０１４．

　 ＹＩＮ Ｑｉｎｇｚｈａｎｇ， ＬＩＡＮＧ Ｘｉｕｒｏｎｇ，ＹＯＵ Ｙｕｍｉｎｇ，ｅｔ ａｌ． Ｏｃ⁃
ｃｕｒｒｅｎｃｅ ａｎｄ ｃｏｎｔｒｏｌ ｏｆ ｒｏｏｔ⁃ｋｎｏｔ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｄｉｓｅａｓｅ ｏｎ ｍｏ⁃
ｍｏｒｄｉｃａ ｇｒｏｓｖｅｎｏｒｉ ｓｗｉｎｇｌｅ［Ｊ］． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｇｕａｎｇｘｉ Ａｇｒｉｃｕｌ⁃
ｔｕｒｅ，２０１０，２５（５）：２４－２５． ＤＯＩ：１０．３９６９ ／ ｊ．ｉｓｓｎ．１００３－８７７９．
２００５．０４．０１４．

［５］巩凯玲， 陈双慧， 纪晓晨， 等． 植物几丁质酶的研究进

展［Ｊ ／ ＯＬ］． 分子植物育种，２０１８，ｈｔｔｐ： ／ ／ ｋｎｓ．ｃｎｋｉ．ｎｅｔ ／ ｋｃ⁃
ｍｓ ／ ｄｅｔａｉｌ ／ ４６．１０６８．Ｓ．２０１８１１２１．１００５．００４．ｈｔｍｌ．

　 ＧＯＮＧ Ｋａｉｌｉｎｇ， ＣＨＥＮ Ｓｈｕａｎｇｈｕｉ， ＪＩ Ｘｉａｏｃｈｅｎ， ｅｔ ａｌ． Ｔｈｅ
ｒｅｓｅａｒｃｈ ｐｒｏｇｒｅｓｓ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｃｈｉｔｉｎａｓｅｓ ［ Ｊ ／ ＯＬ］． Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
Ｐｌａｎｔ Ｂｒｅｅｄｉｎｇ，２０１８，ｈｔｔｐ： ／ ／ ｋｎｓ． ｃｎｋｉ． ｎｅｔ ／ ｋｃｍｓ ／ ｄｅｔａｉｌ ／ ４６．
１０６８．Ｓ．２０１８１１２１．１００５．００４．ｈｔｍｌ．

［６］ＡＳＨＩＳＨ Ｍ， ＰＲＥＥＴ Ｙ． Ｐｕｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｐｌａｎｔ
ｃｈｉｔｉｎａｓｅｓ： Ａ ｒｅｖｉｅｗ ［ Ｊ］． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｆｏｏｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，
２０１９，４３（３）：ｅ１２７６２． ＤＯＩ：１０．１１１１ ／ ｊｆｂｃ．１２７６２ ．

［７］吴海燕， 段玉玺． 几丁质酶与大豆抗胞囊线虫关系初步

研究［Ｊ］． 植物病理学报，２００４，３４４（６）：５５５－５５７． ＤＯＩ：
１０．３３２１ ／ ｊ．ｉｓｓｎ：０４１２－０９１４．２００４．０６．０１３

　 ＷＵ Ｈａｉｙａｎ， ＤＵＡＮ Ｙｕｘｉ． Ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｏｆ ｃｈｉｔｉｎａｓｅ ｉｓｏｚｙｍｅ
ａｎｄ ｓｏｙｂｅａｎ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｔｏ Ｈｅｔｅｒｏｄｅｒａ ｇｌｙｅｉｎｅｓ［Ｊ］． Ａｃｔａ Ｐｈｙｔｏ⁃
ｐａｔｈｏｌｏｇｉｃａ Ｓｉｎｉｃａ，２００４，３４４（６）：５５５－５５７． ＤＯＩ：１０．３３２１ ／
ｊ．ｉｓｓｎ：０４１２－０９１４．２００４．０６．０１３．

［８］贺哲， 王园秀， 张圣洁， 等． 猕猴桃几丁质酶基因克隆
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及生物信息学分析［ Ｊ］． 江西农业大学学报（自然科学

版）， ２０１８， ４０ （ ６）： １２４１ － １２４７． ＤＯＩ： １０． １３８３６ ／ ｊ． ｊｊａｕ．
２０１８１５６．

　 ＨＥ Ｚｈｅ， ＷＡＮＧ Ｙｕａｎｘｉｕ， ＺＨＡＮＧ Ｓｈｅｎｇｊｉｅ， ｅｔ ａｌ． Ａｎ ａ⁃
ｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｃｌｏｎｉｎｇ ａｎｄ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ｏｆ ｃｈｉｔｉｎａｓｅ ｇｅｎｅ ｆｒｏｍ
ｋｉｗｉ ｆｒｕｉｔ［Ｊ］． Ａｃｔａ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｅ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｉｓ Ｊｉａｎｇｘｉｅｎｓｉｓ
（Ｎａｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ Ｅｄｉｔｉｏｎ）， ２０１８， ４０ （ ６）： １２４１ － １２４７．
ＤＯＩ：１０．１３８３６ ／ ｊ．ｊｊａｕ．２０１８１５６．

［９］ＬＩ Ｃｈｅｎ， ＬＩ Ｘｉａｏｐｉｎｇ， ＢＡＩ Ｃｈｅｎｇｚｈｉ， ｅｔ ａｌ． Ａ ｃｈｉｔｉｎａｓｅ
ｗｉｔｈ ａｎｔｉｆｕｎｇａｌ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｆｒｏｍ ｎａｋｅｄ ｏａｔ （ Ａｖｅｎａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ）
ｓｅｅｄｓ［ Ｊ］． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｆｏｏｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２０１９， ４３ （ ２）：
ｅ１２７１３． ＤＯＩ：１０．１１１１ ／ ｊｆｂｃ．１２７１３．

［１０］李伟阳， 曾斌， 李疆， 等． 梨几丁质酶基因克隆及其生

物信息学分析［ Ｊ］． 中国农学通报，２０１５，３１（９）：１８４－
１９３． ＤＯＩ：１０．１１９２４ ／ ｊ．ｉｓｓｎ．１０００－６８５０．ｃａｓｂ１４１２００８３．

　 　 ＬＩ Ｗｅｉｙａｎｇ， ＺＥＮＧ Ｂｉｎ， ＬＩ Ｊｉａｎｇ，ｅｔ ａｌ． Ｃｌｏｎｉｎｇ ｏｆ ｐｅａｒ
ｃｈｉｔｉｎａｓｅ ｇｅｎｅ ａｎｄ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ［ Ｊ］． Ｃｈｉｎｅｓｅ
Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｂｕｌｌｅｔｉｎ， ２０１５， ３１ （ ９）： １８４ － １９３．
ＤＯＩ：１０．１１９２４ ／ ｊ．ｉｓｓｎ．１０００－６８５０．ｃａｓｂ１４１２００８３．

［１１］朱晨， 张舒婷， 常笑君， 等． 茶树几丁质酶基因的克隆

及其在干旱胁迫下的表达分析［ Ｊ］． 热带作物学报，
２０１７，３８（５）：８９４－９０５． ＤＯＩ：１０．３９６９ ／ ｊ． ｉｓｓｎ．１０００－２５６１．
２０１７．０５．０１８．

　 　 ＺＨＵ Ｃｈｅｎ， ＺＨＡＮＧ Ｓｈｕｔｉｎｇ， ＣＨＡＮＧ Ｘｉａｏｊｕｎ， ｅｔ ａｌ． Ｃｌｏ⁃
ｎｉｎｇ ａｎｄ ｉｔｓ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｃｈｉｔｉｎａｓｅ ｕｎｄｅｒ ｄｒｏｕｇｈｔ
ｓｔｒｅｓｓ ｉｎ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ［ Ｊ］． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｔｒｏｐｉｃａｌ Ｃｒｏｐｓ，
２０１７，３８（５）：８９４－６０５． ＤＯＩ：１０．３９６９ ／ ｊ． ｉｓｓｎ．１０００－２５６１．
２０１７．０５．０１８．

［１２］郭悦， 姜平平， 潘雷雷， 等． 花生几丁质酶基因的克隆

及抗病性验证［ Ｊ］． 华北农学报，２０１８，３３（６）：４２－ ４８．
ＤＯＩ：１０．７６６８ ／ ｈｂｎｘｂ．２０１８．０６．００６．

　 　 ＧＵＯ Ｙｕｅ， ＪＩＡＮＧ Ｐｉｎｇｐｉｎｇ， ＰＡＮ Ｌｅｉｌｅｉ， ｅｔ ａｌ． Ｃｌｏｎｉｎｇ
ａｎｄ ｄｉｓｅａｓｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｖｅｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｈｉｔｉｎａｓｅ ｇｅｎｅ ｉｎ ｐｅａ⁃
ｎｕｔ［Ｊ］． Ａｃｔａ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｅ Ｂｏｒｅａｌｉ⁃Ｓｉｎｉｃａ，２０１８，３３（６）：４２
－４８． ＤＯＩ：１０．７６６８ ／ ｈｂｎｘｂ．２０１８．０６．００６．

［１３］ＮＥＵＨＡＵＳ Ｊ Ｍ， ＦＲＩＴＩＧ Ｂ， ＬＩＮＴＨＯＲＳＴ Ｈ Ｊ Ｍ， ｅｔ ａｌ． Ａ
ｒｅｖｉｓｅｄ ｎｏｍｅｎｃｌａｔｕｒｅ ｆｏｒ ｃｈｉｔｉｎａｓｅ ｇｅｎｅｓ［Ｊ］． Ｐｌａｎｔ Ｍｏｌｅｃ⁃
ｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ Ｒｅｐｏｒｔｅｒ，１９９６，１４１（２）：１０２－１０４．

［１４］ＵＢＨＡＹＡＳＥＫＥＲＡ Ｗ， ＲＡＷＡＴ Ｒ， ＨＯ Ｓ Ｗ Ｔ， ｅｔ ａｌ． Ｔｈｅ
ｆｉｒｓｔ ｃｒｙｓｔａｌ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｏｆ ａ ｆａｍｉｌｙ １９ ｃｌａｓｓ ＩＶ ｃｈｉｔｉｎａｓｅ：Ｔｈｅ
ｅｎｚｙｍｅ ｆｒｏｍ Ｎｏｒｗａｙ ｓｐｒｕｃｅ［Ｊ］． Ｐｌａｎｔ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ，
２００９，７１（３）：２７７－２８９． ＤＯＩ：１０．１００７ ／ ｓ１１１０３－００９－９５２３
－９．

［１５］谷天燕， 刘晓楠， 李玲聪， 等． 融合表达几丁质结合结

构域提高几丁质酶抗真菌活性［Ｊ］． 微生物学报，２０１８，
５８（１２）１－１０． ＤＯＩ：１０．１３３４３ ／ ｊ．ｃｎｋｉ．ｗｓｘｂ．２０１８０４１８．

　 　 ＧＵ Ｔｉａｎｙａｎ， ＬＩＵ Ｘｉａｏｎａｎ， ＬＩ Ｌｉｎｇｃｏｎｇ， ｅｔ ａｌ． Ｅｎｈａｎｃｅ
ａｎｔｉｆｕｎｇａｌ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｏｆ ｃｈｉｔｉｎａｓｅ ｂｙ ｆｕｓｉｏｎ ｏｆ ｃｈｉｔｉｎ ｂｉｎｄｉｎｇ
ｄｏｍａｉｎ ａｔ ｂｏｔｈ ｔｅｒｍｉｎｕｓ［ Ｊ］． Ａｃｔａ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｉｃａ Ｓｉｎｉｃａ，
２０１８， ５８ （ １２ ）： １ － １０． ＤＯＩ： １０． １３３４３ ／ ｊ． ｃｎｋｉ． ｗｓｘｂ．
２０１８０４１８．

［１６］ ＺＨＡＯ Ｘｉａｏｂｏ， ＬＩ Ｃｈｕｎｊｕａｎ， ＹＡＮ Ｃａｉｘｉａ， ｅｔ ａｌ． Ｔｒａｎ⁃
ｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ａｎｄ ｐｒｏｔｅｏｍｅ ａｎａｌｙｓｅｓ ｏｆ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｐｒｅｈａｒｖｅｓｔ
ｐｅａｎｕｔ ｓｅｅｄｃｏａｔ ｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ ｆｌａｖｕｓ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ
［Ｊ］． Ｅｌｅｃｔｒｏｎｉｃ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１９，３９（５）：８２
－９０． ＤＯＩ：１０．１０１６ ／ ｊ．ｅｊｂｔ．２０１９．０３．００３．

［１７］ＧＯＹＥＲ Ａ ， ＨＡＭＬＩＮ Ｌ， ＣＲＯＳＳＬＩＮ Ｊ Ｍ， ｅｔ ａｌ． ＲＮＡ⁃Ｓｅｑ
ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ａｎｄ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ｐｏｔａｔｏ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｄｕｒｉｎｇ
ｔｈｅ ｅａｒｌｙ ｓｔａｇｅｓ ｏｆ ｐｏｔａｔｏ ｖｉｒｕｓ Ｙ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ［ Ｊ］． ＢＭＣ Ｇｅ⁃
ｎｏｍｉｃｓ， ２０１５， １６（１）： ４７２． ＤＯＩ： １０．１１８６ ／ ｓ１２８６４－０１５－
１６６６－２．

［１８］ＡＮ Ｊｉｎｇ， ＳＨＥＮ Ｘｕｅｆｅｎｇ， ＭＡ Ｑｉｂｉｎ， ｅｔ ａｌ． Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ
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