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Lysozyme C的重要性和作用机制



C型溶菌酶（LYZ）随着生态环境适应性分化

两栖与爬行类

选择压力

选择压力

选择压力

选择压力

选择压力

• 高盐度
• 高压（深水）
• 低温
• 微生物群落复杂

• 水生向陆生过渡
• 温湿度差异大

• 恒温温特性
• 复杂免疫体系

• 渗透压波动
• 病原菌多样性变化

• 高空飞行
• 低氧、高压

海洋环境

哺乳动物

淡水环境

高空环境

自然选择压力驱动
电荷调整

结构优化

结构调整

关键氨基酸位
点的替换

催化效率的
特化

总结
不同生态环境的选择压力驱动了Lysozyme

C在序列、结构和功能上的适应性变化,使
其在不同物种中实现了功能特化。



我们前期在UNIPORT及NCBI进行序列收集并预测蛋白模型后，发现在N端含有一段较长
的尾巴，疑似为信号肽。于是我们进行了信号肽的预测，并人工进行了信号肽序列的切割

序列的收集和处理

疑似信号肽

SignalP 6.0 - DTU Health Tech -
Bioinformatic Services

https://services.healthtech.dtu.dk/services/SignalP-6.0/
https://services.healthtech.dtu.dk/services/SignalP-6.0/
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系统发育树分析

• 结合系统发生树的结构和16个物种的关系，可
以看出溶菌酶C基因的演化关系与物种的进化关
系并不相同。

溶菌酶C

• 在系统发生树中，16个物种因为生活环境的不
同（海水、淡水、水陆、陆生），形成不同分支，
这可能是因为如外界环境渗透压、pH、氧气含
量等因素改变带来的选择压力作用于溶菌酶C 序
列的结果。

• 在系统发生树中，哺乳动物形成的独立分支，表
明极端或独特生态环境可能引起基因异常快速进
化与趋异。
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• 表明不同生态类群间存在显著遗传分化，结果具
有良好生物学合理性。

• 颜色由蓝到红表示遗传距离从小到大，对角线
为同一物种的零距离（数值一致性验证）

• 层次聚类树显示，淡水鱼类、海水鱼类、陆生脊
椎动物（爬行类、鸟类、哺乳类）分别形成独立
分支。

不同物种溶菌酶 C 序列遗传距离热图与层次聚类结果

聚类分析

基于溶菌酶 C 序列相似性的 PCoA 分析（按生态栖息地分组）

• 横轴 PCoA1 解释 58.5% 的序列变异，纵轴 PCoA2 解释 
13.5% 的变异；样本点间距离越近，序列相似性越高。

• 结果显示，淡水鱼与其他类群在 PCoA1 方向上明显分离，哺
乳类位于右上区域，与鱼类及其他类群差异较大；海水鱼在 
PCoA2 上离散度较高并存在离群点。相比之下，两栖类、爬行
类与鸟类在前两轴上高度重叠，未呈现清晰分群，提示溶菌酶 
C 序列的差异在二维空间中主要反映了鱼类（淡水/海水）与哺
乳类的分化，而其他类群需结合更多分析才能进一步区分。
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6个蛋白与参考蛋白（人类）活性口袋结构相似，
同源比对结果可信度高

                                 

                            

                         

                                 

             

           

               

                        

                           

真实对接与模拟对接，对接结果差异大
可信度较低

不采取模拟对接策略，而使用同源进行对接



预测活性口袋
活性口袋的特征：疏水 - 亲水过渡区
活性位点的特征：活性口袋内富集的高极性残基

疏
水
性
分
析

极
性
分
析

工具：
ProtScale

Epinephelus coioides-LYZ Danio rerio-LYZ Xenopus laevis-LYZ

活性口袋基本都在30-110AA之间



疏
水
性
分
析

极
性
分
析

预测活性口袋 活性口袋的特征：疏水 - 亲水过渡区
活性位点的特征：活性口袋内富集的高极性残基

工具：
ProtScale

Chinese Softshell Turtle-LYZ Chicken-LYZ Dog-LYZ

活性口袋基本都在30-110AA之间



活性位点保守性分析



活性位点保守性分析

深海鱼类 淡水鱼类 两栖纲

爬行纲 鸟纲 哺乳纲

差异活性位点残基：
K61\D100\S104
多的活性位点残基：
R46
少的活性位点残基：
N46\N103

差异活性位点残基：
Q104
少的活性位点残基：
I96

多的活性位点残基：
V109
少的活性位点残基：
I96

这些差异的活性位点可能是造成对细菌裂解种类和效率的潜在原因



溶菌酶与底物的距离

Epinephelus coioides-LYZ Danio rerio-LYZ Xenopus laevis-LYZ

Chinese Softshell Turtle-LYZ Chicken-LYZ Dog-LYZ

GLU-糖苷键：
6.6Å

ASP-糖苷键：
4.7Å

GLU-糖苷键：
6.57Å

ASP-糖苷键：
5.23Å

GLU-糖苷键：
6.91Å

ASP-糖苷键：
4.85Å

GLU-糖苷键：
6.76Å

ASP-糖苷键：
4.87Å

GLU-糖苷键：
6.71AÅ

ASP-糖苷键：
4.72Å

GLU-糖苷键：
6.7Å

ASP-糖苷键：
4.64Å
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核心结果：
• 从溶菌酶构建的发育关系来看存在并行分化
• 找到了不同生态下，溶菌酶的一些保守、半保守和分化位点
• 测量预测蛋白模型与配体的距离，预测不同生态环境下溶菌酶速率差异的潜在原因

局限性：
• 蛋白质结构的预测
• 基于同源比对的对接策略是否正

确

结论



谢谢观看
请老师和各位同学批判指正
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