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槟榔江水牛胃型 LYZ C 基因分离鉴定及
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摘要: 【目的】溶菌酶是一种由动物产生的抗微生物酶，构成动物体先天免疫系统的一部分，在反刍动物的皱

胃中还具有消化功能。迄今，普通牛溶菌酶 C 基因家族的分子遗传特征已被深入解析，但有关水牛溶菌酶

C 的研究报道较少。【方法】采用 PCR 产物直接测序技术，对槟榔江水牛胃型溶菌酶 C 基因编码区进行了分

段扩增测序、序列组装和开放阅读框的确定，并结合已发表的其他牛科物种同源序列进行了生物信息学分

析。【结果】序列分析表明：水牛胃型溶菌酶 C 基因编码区长 444 bp，编码 1 个由 147 个氨基酸残基组成的

多肽，包含 1 个 N 端信号肽和 1 段由 129 个氨基酸组成的成熟肽。水牛胃型溶菌酶 C 成熟肽分子量为 14.41 ku，
等电点为 6.32，含有 1 个 alpha-lactalbumin/lysozyme C 保守结构域 (19~145AA)，不含有跨膜结构域，为亲水

蛋白，在胞外发挥生物功能；在三维结构上与普通牛的溶菌酶模板 (2z2f.1.A) 有 99.22% 的一致性；在基于氨

基酸序列构建的系统树上，水牛与普通牛、瘤牛、野牦牛和野牛聚在一起，且有较高的支持率 (88%)。【结

论】槟榔江水牛与其他牛科物种的胃型溶菌酶具有相似的功能。
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Abstract: ［Purpose］Lysozyme is an antibacterial enzyme produced by animals that forms part of
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the innate immune system. It also has digestive function in the abomasum of ruminants. Up to now,
the  lysozyme  C  gene  family  of  cattle  has  been  characterized  at  the  molecular  level  deeply,  but  the
studies on the lysozyme C gene in water buffalo are few.［Methods］In this study，the sequences of
Binglangjiang buffalo gastric lysozyme C gene were amplified and sequenced by using PCR product
direct  sequencing,  then  the  sequences  were  assembled  and  the  open  reading  frame was  determined.
Combined with published homologous sequences of other bovine species together, the data obtained
was analyzed using bioinformatics  method.［Results］Sequence analysis  revealed that  the CDS of
Binglangjiang buffalo gastric lysozyme C gene encodes a peptide of 147 amino acid residues which
was presumed to have a 18 AA signal peptide at N-terminus signal peptide and a 129 AA mature pep-
tide. The mature peptide with a deduced molecular weight of 14.41 ku and a PI of 6.32 is a hydrophil-
ic protein without transmembrane domains and exert its function in the outside plasma membrane with
high  reliability.  In  addition,  the  mature  peptide  has  a  conserved  domain  of  Alpha-lactalbumin/lyso-
zyme C (19-145AA) which belongs to lysozyme-like superfamily,  and its  3-D structure has 99.22%
identical to the lysozyme template of cattle (2z2f.1.A). Phylogeny analysis based on the sequence of
lysozyme C showed that water buffalo gather together with Bos taurus, Bos indicus, Bos mutus, Bison
bison bison.［Conclusion］The results of this study reveal that the stomach lysozyme of Binglangji-
ang buffalo has similar function to that of other bovine species.

Keywords: Binglangjiang buffalo; lysozyme C gene; abomasum; bioinformatics analysis; gene func-
tion

 

溶菌酶 (lysozyme，LYZ) 是一种由动物产生

的蛋白水解酶，它分布于动物的乳汁、血液、眼

泪、黏液和一些动物的胃液中；也存在于动物巨

噬细胞和多形核嗜中性粒细胞的细胞质颗粒中；

在禽蛋的蛋清中也发现存在大量的溶菌酶 [1-4]。

LYZ 通过裂解革兰氏阳性细菌细胞壁肽聚糖中

N-乙酰氨基葡萄糖和 N-乙酰胞壁酸之间的 β-1,4-
糖苷键来破坏细菌细胞壁的完整性，导致细菌裂

解。同时，在分泌型免疫球蛋白 A 和补体的参与

下，也可以间接溶解革兰氏阴性细菌[5-6]。有研究

发现，血清中 LYZ 活性与奶牛对乳腺炎的抗性

相关[7]。近年在反刍动物的皱胃中发现溶菌酶具

有消化作用，它能消化分解前胃来源的微生物作

为动物自身的营养成分[6, 8-9]。

LYZ C 与 α-乳白蛋白在氨基酸序列和蛋白结

构上密切相关，使它们成为同一基因家族的组成

部分[3]。LYZ C 基因家族在现存的各种反刍动物

中至少包含 10 个成员 (LYZ1-10)[9]。在普通牛中

已发现 14 个 LYZ C 基因家族成员，其中 5 个为

假基因，这些成员均位于普通牛第 5 染色体上[9]。

普通牛 LYZ C 基因主要在牛奶、气管、肾脏、肠

和皱胃等处表达 [8-9]。在普通牛胃中表达的 LYZ

C 基因主要参与消化作用，存在 LYZ5/LYZ6/LYZ7
三个成员，它们编码序列之间的一致性约为

97%[8-9]。与典型的哺乳动物 LYZ C 基因的结构相

一致，普通牛 LYZ C 基因家族主要成员均由 4 个

外显子和 3 个内含子组成[8, 10-11]。其中消化型 LYZ
C 基因编码区 (coding sequence，CDS) 序列全长

为 444 bp，编码 147 个氨基酸，其中包括 1 段由

18 个氨基酸构成的 N-末端信号肽和 1 段由

129 个氨基酸构成的成熟肽。在普通牛胃中表达

的 LYZ C 基因 (ENSBTAG00000026088) 4 个外显

子的大小分别为 244、165、76 和 556 bp。
水牛在热带和亚热带地区农业生产中发挥重

要作用，主要为役用、乳用和肉用。近年由于高

档乳制品的市场拉动，水牛乳业得到了迅猛发

展，水牛奶已经成为世界上第二大奶供应来源[12]。

相比于荷斯坦奶牛，水牛耐粗饲，对粗纤维的消

化能力更强，其乳及乳制品营养价值高[13]。目前

对水牛 LYZ C 基因的了解较少，开展水牛消化型

LYZ C 基因的研究，对于了解水牛的消化机制具

有重要意义。本研究以中国首例本土河流型奶

用水牛——槟榔江水牛为研究对象，对水牛胃型

LYZ C 基因进行了分离鉴定及功能生物信息学分
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析，以揭示槟榔江水牛胃型 LYZ 的理化特性和

生物学功能，为水牛消化型 LYZ 的功能和进化

的深入研究提供参考。

1   材料与方法

1.1    材料

本研究采集槟榔江水牛耳组织样 10 份，个

体间无直接血缘关系，样品保存于酒精中低温带

回实验室，置于−80 ℃ 冰箱保存。

1.2    基因组 DNA 提取

采用酚/氯仿法提取基因组 DNA，经琼脂糖

凝胶电泳和紫外分光光度法检测其纯度和浓度，

用 TE 缓冲液稀释为 50 ng/μL，于 4 ℃ 保存备用。

1.3    引物设计、PCR 及测序

根据普通牛 LYZ C 基因全序列 (ENSBTAG
00000026088) 使用 Primer premier  5 软件设计引

物 (表 1)，分别扩增该基因的 4 个外显子及其旁

侧序列。

PCR 反应体系为 25 μL，包含 ddH2O 18.5 μL,
10×buffer (Mg2+) 2.5 μL，上、下游引物各 0.4 μL
(10 μmol/L)，dNTPs 1.0 μL (2.5 mmol/L)，Taq 酶

(5 U/μL) 0.2 μL，DNA 模板 (50 ng/μL) 2.0 μL。PCR
反应程序为：94 ℃ 预变性 3 min，然后 94 ℃ 变

性 30 s→退火 40 s→72 ℃ 延伸 30 s，35 个循环

后，于 72 ℃ 后延伸 5 min，4 ℃ 终止反应。退火

温度与延伸时间依引物而异 (表 1)。PCR 产物以

2% 琼脂糖凝胶电泳检测。产物经胶回收纯化

后，进行双向测序，测序引物与 PCR 引物相同。

1.4    数据分析

采用上述引物分别对水牛 LYZ C 基因 4 个外

显子及旁侧序列进行扩增和测序，测序结果采用

Lasergene 软件包 (DNAstar Inc.) 进行序列核对和

组装，得到 LYZ C 基因完整编码区拼接序列。拼

接好的序列经 ORF Finder 程序 (http://www.ncbi.
nlm.gov/gorf/) 确 定 开 放 阅 读 框 (open  reading
frame，ORF)，并翻译成蛋白序列。相对分子质

量和等电点、疏水性、跨膜区和信号肽采用在线

软件 Compute pI/Mw tool、ProtParam tool、ProtS-
cale、TMHMM server 2.0 和 SignalP 4.1 Server 进
行预测分析；采用 ProtComp 9.0 进行 LYZ C 的

亚细胞定位；利用 SOPMA 在线程序预测蛋白质

的二级结构；通过 NCBI 数据库预测蛋白质的保

守结构域；基于同源建模法利用 SWISS-MOD-
EL 在线服务器预测 LYZ C 蛋白的三维结构。

2   结果与分析

2.1    PCR 及产物检测

采用 PCR 法分段对 LYZ C 基因进行扩增，

各段 PCR 产物见图 1。经测序获得该基因各区段

序列。

2.2    外显子序列拼接及核酸序列分析

通过 PCR 产物直接测序技术对槟榔江水牛

LYZ C 的 4 个外显子及其旁侧序列进行测序，得

到共 1 014 bp 的序列，通过与已发表的牛科物种

LYZ 基因序列比较，确定槟榔江水牛该基因完整

编码区结构。序列分析显示，水牛 LYZ 基因外显

子 1 到外显子 4 编码序列长度分别为 136、165、
76 和 67 bp，完整的 CDS 长度为 444 bp，编码

147 个氨基酸残基 (图 2)。编码序列由 29.28%A、

26.58%G、 24.55%T 和 19.59%C 碱基组成。其

A+T 含量为 53.83%；C+G 含量为 46.17%。槟榔

江水牛 LYZ C 基因 CDS 序列已提交到 NCBI 数
据库中，获得的序列号为 MF996677。

 

表 1   分段扩增水牛 LYZ C 基因引物信息

Tab. 1    Primer information for segmented amplification of buffalo LYZ C gene
 

引物名称

primer ID
引物序列 (5′→3′)
primer sequence

产物长度/bp
products length

退火温度/℃
Tm

LYZ C_exon1F
LYZ C_exon1R

CAGTCTGGACATTTGACTTCTCA
TTGCTCATTATTCATCCTCTGTT

238 58.6

LYZ C_exon2F
LYZ C_exon2R

GAACTGATTGGGCTATGAAGTGT
AGTATAACCAGATCGGGGCTGAG

284 59.9

LYZ C_exon3F
LYZ C_exon3R

GAAAATAAAGCCTGCTGAACCTA
TCAAACTCTTATACCGTACACCT

258 56.5

LYZ C_exon4F
LYZ C_exon4R

GATGAACTATTTTGTTCTCCCAA
CTTTCATTCAACTATCACTTCCT

234 55.2
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2.3    水牛 LYZ C 蛋白的信号肽及成熟肽的基本

理化特征

信号肽预测揭示槟榔江水牛 LYZ C 具有 N-
端的信号肽序列，切割位点位于第 18 和第 19 氨

基酸残基之间。预测的槟榔江水牛 LYZ C 成熟肽

的基本理化特征见表 2。
2.4    LYZ C 成熟肽的结构与特征

槟榔江水牛 LYZ C 的第 19~145AA 残基属

于 alpha-lactalbumin/lysozyme C 保守结构域 (图 3)，
构成其成熟肽的主体部分。其成熟肽不具有跨膜

结构。疏水性分析表明：水牛 LYZ 成熟肽亲水

性平均值 (GRAVY) 为−0.398，表明水牛 LYZ
C 属于亲水性的蛋白质 (图 4)。亚细胞定位分析

表明：LYZ C 具有 100% 的可能性分泌到胞外发

挥功能。

二级结构预测揭示水牛 LYZ C 成熟肽包含

36.43% 的 α 螺旋、39.53% 的无规卷曲、16.28%
的伸展链和 7.75% 的 β 转折，而普通牛的成熟肽

包含 38.76% 的 α 螺旋、 38.76% 的无规卷曲，

14.73% 的延伸链和 7.75% 的 β 转角 (图 5)。基于

 

表 2   槟榔江水牛 LYZ C 成熟肽的基本理化特征

Tab. 2    Basic physical and chemical characteristics of the
mature peptide of Binglangjiang buffalo LYZ C

 

基本理化特征

basic physical and chemical properties
预测结果

predicted results
编码的氨基酸数

number of amino acids 129

成熟肽等电点

isolectric point (PI) 6.32

成熟肽分子量/ku
molecular weight 14.41

强酸性氨基酸残基

strongly acidic amino acids (D, E) 15

强碱性氨基酸残基

strongly basic amino acids (K, R) 14

疏水性氨基酸

hydrophobic amino acids (A, I, L, F, W, V) 41

极性氨基酸

polar amino acids (N, C, Q, S, T, Y) 45

三种氨基酸含量

(D+N+Q) 19

分子式

formula C631H970N172O197S9

不稳定系数

instability index (II) 28.87

平均疏水性

grand average of hydropathicity (GRAVY) −0.398

脂肪系数

aliphatic index (AI) 70.31
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b) 
注：M. DL2000 Marker；1、2、3、4. 样品编号；a)~d). 外显子 1～4 区域 PCR 电泳检测胶图。

Note: M. DL2000 Marker；1, 2, 3, 4. Sample ID；a)-d). electrophoretograms of PCR products from exon1 to exon4.

图 1    槟榔江水牛 LYZ C 基因外显子 1～4 区域 PCR 产物

Fig. 1    PCR products of Binglangjiang buffalo LYZ C gene covered from exon 1 to exon 4
 

1 ATGAAGACTCTCATTATTCTGGGGTTTCTCTTCCTTTCTGTTGCTGTCCAAGGCAAGGTCTTTGAGAGATGT

1 M  K  T  L  I  I  L  G  F  L  F  L  S  V  A  V  Q  G  K  V  F  E  R  C

73 GAGCTTGCCAGAACGCTGAAGAAACTTGGACTGGACGGCTATAAGGGAGTCAGCCTGGCGAACTGGTTGTGT

25 E  L  A  R  T  L  K  K  L  G  L  D  G  Y  K  G  V  S  L  A  N  W  L  C

145 TTGACCAAATGGGAAAGCAGTTATAACACAAAAGCTACAAACTACAATCCTAGCAGTGAAAGCACTGATTAT

49 L  T  K  W  E  S  S  Y  N  T  K  A  T  N  Y  N  P  S  S  E  S  T  D  Y

217 GGGATATTTCAGATCAACAGCAAATGGTGGTGTAATGATGGCAAAACCCCTAACGCAGTTGACGGCTGTCAT

73 G  I  F  Q  I  N  S  K  W  W  C  N  D  G  K  T  P  N  A  V  D  G  C  H

289 GTATCCTGCAGCGAATTAATGGAAAATGACATCGCTAAAGCTGTAGCCTGTGCAAAGCAGATCGTCAGTGAG

97 V  S  C  S  E  L  M  E  N  D  I  A  K  A  V  A  C  A  K  Q  I  V  S  E

361 CAAGGCATTACAGCATGGGTGGCATGGAAAAGTCACTGTCGAGACCATGACGTCAGCAGTTACGTTGAGGGT

121 Q  G  I  T  A  W  V  A  W  K  S  H  C  R  D  H  D  V  S  S  Y  V  E  G

433 TGCACGCTGTAA

145 C  T  L  * 
注：信号肽用方框框出，溶菌酶超家族保守结构域序列用阴影标出；“*”表示终止密码子。

Note: Signal peptide sequence is marked by a box and the domain of Lysozyme_like superfamily is highlighted as shaded regions; “*” the stop codon.

图 2    槟榔江水牛 LYZ C 基因 CDS 全序列及其编码的氨基酸序列

Fig. 2    The full CDS of Binglangjiang buffalo LYZ C gene and its deduced amino acid sequence
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同源建模方法构建的水牛 LYZ C 三维结构见

图 6。水牛 LYZ C 与普通牛的胃型溶菌酶模板

(2z2f.1.A) 有 99.22% 的序列一致度，序列覆盖率

为 100%。

2.5    序列一致性与系统树分析

槟榔江水牛 LYZ C 基因序列与普通牛胃中表

达的 LYZ5 基因 (ENSBTAG00000026088) 序列一

致性为 97.3%，与普通牛胃中表达的 LYZ6 (ENS-

BTAG00000046511)、 LYZ7 (ENSBTAG00000046

628) 序列一致性均为 96.8%；其 LYZ C 成熟肽与

普通牛 LYZ5、LYZ6 成熟肽氨基酸序列一致性

为 99.2%，与普通牛 LYZ7 成熟肽氨基酸序列一

致性为 98.4%。

用槟榔江水牛 LYZ C 蛋白全序列作为查询序

列在 NCBI 数据库中进行同源序列搜索共得到

6 条不同物种的同源序列。槟榔江水牛及其他

 

Query seq./查询序列

Specific hits./命中的结构域
Superfamilies./超家族

LYZ1
lysozyme_like superfamily

1 25 50 75 100 125 147

lysozyme catalytic site
lysozyme catalytic cleft

Ca2+ binding site

 

图 3    槟榔江水牛 LYZ C 成熟肽的保守结构域

Fig. 3    The putative conserved domain of the mature peptide of Binglangjiang buffalo LYZ C
 

Protscale output for user sequence

Hphob. / Kyte & Doolittle
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2.0 40 60 80 100 120
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注：分值>0 代表疏水性；分值<0 代表亲水性。

Note: Score>0 means hydrophobic; score<0 means hydrophilic.

图 4    槟榔江水牛 LYZ C 成熟肽的疏水性分析

Fig. 4    Hydropathy analysis of the mature peptide of
Binglangjiang buffalo LYZ C

 

10 20 30 40 50 60 70

10 20 30 40 50 60 70

KVFERCELARTLKKLGLDGYKGVSLANWLCLTKWESSYNTKATNYNPGSESTDYGIFQINSKWWCNDGKT

hhhhhhhhhhhhhhttccccceeehhhhheeeecccccccccccccccccccceeeeeecteeectttcc

PNAVDGCHVSCSELMENDIAKAVACAKQIVSEQGITAWVAWKSHCRDHDVSSYVEGCTL

cccccccccchhhhhhhhhhhhhhhhhhhhhhttcceeeeecccccccthhhhhhtccc

KVFERCELARTLKKLGLDGYKGVSLANWLCLTKWESSYNTKATNYNPSSESTDYGIFQINSKWWCNDGKT

hhhhhhhhhhhhhhttccccceeehhhhheeehhccccccccccccccccccceeeeeecteeectttcc

PNAVDGCHVSCSELMENDIAKAVACAKHIVSEQGITAWVAWKSHCRDHDVSSYVEGCTL

cccccccccchhhhhhhhhhhhhhhhhhhhhhttcceeeehcccccccthhhhhhtccc

水牛
buffalo

普通牛
cattle

 
注：二级结构分布列于成熟肽氨基酸序列的下面。c. 无规卷曲；h. α 螺旋；e. 伸展链；t. β 转折。

Note:  The  predicted  secondary  structure  is  shown  in  single  letter  below  the  amino  acid  sequence.  c.  random  coil;  h.  alpha  helix;  e.  extended  strand;  t.
beta turn.

图 5    槟榔江水牛与普通牛 LYZ C 成熟肽的二级结构

Fig. 5    Secondary structure of the mature peptide between Binglangjiang buffalo and cattle LYZ C

 

 

图 6    槟榔江水牛 LYZ C 成熟肽的三级结构

Fig. 6    The tertiary structure of the mature peptide of
Binglangjiang buffalo LYZ C
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6 个物种 (群体) LYZ C 成熟肽序列一致性见表 3。
由表 3 可知：水牛与其他牛属物种胃型 LYZ C 成

熟肽序列一致性在 99% 以上，但与鼠的一致性较

低 (60%)。

基于槟榔江水牛 LYZ C 成熟肽及其同源序列

构建的系统树见图 7。系统树上普通牛、野牦

牛、瘤牛、野牛和水牛聚在一起，且有较高的支

持率 (88%)。

3   讨论

通过分段扩增测序，本研究拼接获得了槟榔

江水牛 LYZ C 基因的编码区序列。通过与普通牛

同源比对分析确定为水牛消化型 LYZ C 基因的序

列 (accession  No.  MF996677)。槟榔江水牛 LYZ
C 基因编码区序列长为 444 bp，与普通牛胃中表

达的 LYZ C 基因编码区序列长度相同，与普通牛

LYZ5 序列一致性为 97.3%，与普通牛 LYZ6、
LYZ7 序列一致性均为 96.8%。该基因编码 1 个

由 147 个氨基酸残基构成的多肽，其前 18 肽为

N-端信号肽，成熟肽由之后的 129 个氨基酸残基

构成。生物信息学分析显示：水牛消化型 LYZ
C 成熟肽为亲水蛋白，在胞外发挥生物功能，无

跨膜结构域，含有 1 个 alpha-lactalbumin/lysozy-
me C 保守结构域。其二级结构与普通牛近似，在

三维结构上与普通牛的溶菌酶模板 (2z2f.1.A) 有

99.22% 的一致度。以上揭示本研究分离的水牛

LYZ C 成熟蛋白与普通牛消化型 LYZ C 的基本

理化性质和结构特征基本一致。通过与普通牛

3 种消化型 LYZ C 基因序列比较，确定本研究分

离的水牛 LYZ C 基因相当于普通牛 LYZ 5。经序

列比较发现：本研究水牛与普通牛、野牦牛、瘤

牛和野牛 LYZ C 蛋白序列一致性在 99% 以上；

在聚类树上，水牛与普通牛、野牦牛、瘤牛和野

牛聚在一起，且有较高的支持率 (88%)。这也表

明水牛与其他牛科物种的消化型 LYZ C 基因的结

构和功能基本一致。

LYZ C 是一类在脊椎动物中广泛存在的溶菌

酶类型，该酶通过裂解细菌细胞壁肽聚糖中 N-乙
酰氨基葡萄糖和 N-乙酰胞壁酸之间的 β-1, 4-糖苷

键分解细菌的细胞壁，从而杀死细菌，它在动物

体对抗外源微生物入侵上发挥重要的作用[11]。近

年发现 LYZ C 在一些反刍动物的皱胃中也扮演消

 

表 3   槟榔江水牛与其他物种 LYZ C 序列一致性与分歧度

Tab. 3    Percent identity/divergence of Binglangjiang buffalo LYZ C sequence with that of other species
 

物种

species
槟榔江水牛

BLJ buffalo
野牦牛

Bos mutus
瘤牛

Bos indicus
野牛

Bison bison bison
普通牛

Bos taurus
藏羚羊

Pantholops hodgsonii
小鼠

Mus musculus
槟榔江水牛 BLJ buffalo – 99.2 99.2 99.2 99.2 96.9 60.0

野牦牛 Bos mutus 0.8 – 100.0 100.0 100.0 97.7 60.0

瘤牛 Bos indicus 0.8 0.0 – 100.0 100.0 97.7 60.0

野牛 Bison bison bison 0.8 0.0 0.0 – 100.0 97.7 60.0

普通牛 Bos taurus 0.8 0.0 0.0 0.0 – 97.7 60.0

藏羚羊 Pantholops hodgsonii 3.1 2.3 2.3 2.3 2.3 – 60.8

小鼠 Mus musculus 56.6 56.6 56.6 56.6 56.6 55.0 –
注：对角线上方数值表示序列一致性 (%)，对角线下方数值表示序列分歧度 (%)。
Note: Data above the diagonal line represents the percent identity and below the diagonal line represents the sequential divergence.
 

XP_005900362_Bos mutus

XP_019815605_Bos indicus

XP_010839855_Bison bison bison

NP_851342_Bos taurus

Binglangjiang buffalo

XP_005968187_Pantholops hodgsonii

NP_059068_Mus musculus

88

69

0.05 

图 7    基于 7 个物种 LYZ C 序列构建的系统树

Fig. 7    Phylogeny derived from the LYZ C sequences of 7 species.
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化酶的角色。反刍动物为一类具有特殊前肠消化

方式的哺乳动物，在其瘤胃中共生着各类微生

物，能将其吃进的植物纤维转化成可被宿主吸收

利用的短链脂肪酸。但这些微生物消耗了反刍动

物食物中大约 10％的碳、80％的氮和 60％的磷

成分用于繁衍自身[11]。在反刍动物的胃中进化出

能够消化微生物的 LYZ，用以消化分解前肠来源

的微生物，是这类动物回收其食物营养素的重要

方式[11]。LYZ 蛋白在反刍动物中演化出新的消化

功能，有人研究认为与 LYZ 基因的重复和替换

事件有关[3]。目前发现 LYZ C 基因家族在各种反

刍动物的基因组中都含有多个成员，通常消化型

LYZ C 基因在胃中是高表达的，以适应消化的需

要[8]。反刍动物皱胃内为酸性环境，存在各种消

化酶的作用。为此，消化型 LYZ 与非胃型的

LYZ 相比在进化过程中发生了氨基酸组成和结构

上的适应性变化，导致其等电点下降 (6.32～
7.0)，最适 pH 范围变窄 (pH 5 左右)，增加了其

对酸性环境的适应性和对胃消化酶的抗性[6, 8]。在

普通牛中，发现消化型溶菌酶相比于其他 C 型溶

菌酶，在进化过程中出现了 Lys 被 Arg 所取代现

象，这消除了胃中各种消化酶对其的酶解作用

的潜在位点[4, 8-9, 11]。本研究中，水牛 LYZ C 成熟

肽中 Arg 仅占 2.3%，而 Lys 占 8.5%，与普通牛

LYZ C 相一致 (ENSBTAG00000026088)。与其他

C 型溶菌酶相比较发现，在普通牛中消化型溶菌

酶第 120 位的 Asp 被 Glu 所替代，并且缺失 121
位上的 Pro，使其缺失 Asp 与 Pro 间的酸不稳定

肽键，在氨基酸组成上也减少了 Asp、Asn 和 Gln
三种酸不稳定氨基酸数量 (消化型溶菌酶为 17~
18 个，其他 C 型溶菌酶 18～27 个)，从而提高了

胃溶菌酶对酸性环境的耐受能力[1, 4, 8-9]。普通牛胃

溶菌酶与非胃溶菌酶相比，在其适应性进化过程

中，发生 6 处氨基酸替换 (第 14 位 Lys/Glu、第

21 位 Lys/Glu、 第 50 位 Glu、 第 75 位 Asp、
87 位 Asn、第 125 位 Lys/Glu)，这样的替换在非

胃组织溶菌酶中较少出现[4, 8-9]。这导致了胃溶菌

酶酸性氨基酸数目增加，而碱性氨基酸数目减

少，等电点下降。本研究中，水牛 LYZ C 中同样

缺失 120~121 位氨基酸间的 Asp-Pro 酸不稳定肽

键，Asp、Asn 和 Gln 三种酸不稳定氨基酸数量

为 19 个。本研究水牛 LYZ C 出现 5 处氨基酸替

换 (第 14 位 Lys/Glu、第 21 位 Lys/Glu、第 50 位

Glu、第 75 位 Asp、87 位 Asn)，与普通牛 3 型

胃 LYZ C  (其编码基因为 LYZ5) 相一致，水牛

LYZ C 成熟肽等电点为 6.32，比普通牛 (6.42) 稍
低。本研究结果表明：槟榔江水牛与普通牛的胃

型 LYZ C 蛋白具有相近的氨基酸组成和结构特

征，揭示了该蛋白在胃中具有生物学活性并发挥

消化微生物的功能，也提示它们可能是在反刍动

物进化早期伴随其食物消化方式而起源的。
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