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摘要：【目的】内生菌普遍存在于植物中，与宿主在长期的进化中形成了互利共生的关系。目前对内生

菌和植物之间的互作机制研究较少，为深入了解银杏叶内生菌 KM-1-2与寄主植物作用机制，本研究对

其分泌蛋白进行预测，并明确其特征。【方法】组合使用信号肽分析软件 SignalP，跨膜螺旋结构分析软

件 TMHMM 2.0和 Phobius，蛋白质细胞定位软件 PSORT，亚细胞定位软件 TargetP和 GPI锚定位点分

析软件 big-PI Predictor，预测 KM-1-2基因组范围内所有分泌蛋白，定义为分泌组。【结果】KM-1-2全

基因组 5299条蛋白序列中发现 271个具有典型信号肽的分泌蛋白，占全基因组的 2.4%；编码这些蛋白

的 ORF最短为 61 bp，最大为 2105 bp，平均为 373 bp；引导它们的信号肽长度分布在 15–37 aa之间，

平均为 24 aa。信号肽中出现频率最高的氨基酸依次为丙氨酸、亮氨酸和缬氨酸，信号肽切割类型多属

于 A-X-A 型，即 SPI 切割类型。共 66个蛋白质有功能描述，其中包括 26个酶类。这些酶主要包括各

种糖苷水解酶、酯酶、蛋白酶、碳氧裂解酶等。【结论】通过上述生物信息学分析方法有效实现了银杏

叶内生菌 KM-1-2分泌蛋白的预测，这些分泌蛋白功能涉及较多的酶类以及其他未知功能，为进一步研

究内生菌和植物的互作提供了基础。 
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分泌蛋白通常是由 N 端的信号肽指导通过细

胞膜被运输到胞外的正确作用位点。根据信号肽

学说，当内质网结合核糖体仍处于游离状态时，

即已开始翻译多肽链，并在分泌蛋白 N 端形成一

个长 15–30个氨基酸的信号肽[1]。分泌蛋白应该具

有以下特征：(1) 在其Ｎ－端均具有用于分泌至胞

外的信号肽序列；(2) 无跨膜结构域；(3) 无 GPI

锚定位点；(4) 没有将蛋白输送至线粒体或其它胞
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内细胞器的预测定位信号[2]。满足以上 4个标准的

通常可定义为分泌蛋白编码基因。尽管不同的蛋白

信号肽存在差异，但信号肽的基本结构是相似的。

信号肽一般有 3个明显的结构域，即 N结构域、H

结构域、C结构域。随着对信号肽研究的深入，人

们根据信号肽的氨基酸组成及其所在位置将它划

分为 5 种类型[3–7]：(1) 分泌信号肽；(2) RR-motif

信号肽；(3) 脂蛋白信号肽；(4) Prepilin-like 信号

肽；(5) 细菌素和信息素信号肽。 

国外学者利用生物信息学分析软件对杨叶锈

菌(Melampsora spp.)[8]和胚芽乳杆菌(Lactobacillus 

plantarum)[9]中所含的分泌蛋白进行预测；国内学

者则基于全基因组数据对多杀性巴氏杆菌[10]、禾

谷炭疽菌[2]、西瓜果斑病菌[11]、香蕉细菌性软腐病

菌[12]、玉米弯孢叶斑病菌[13]、大丽轮枝菌[14]、菜

豆根瘤菌[15]、葡萄灰链霉菌[16]等分泌蛋白进行了

预测。然而对植物内生放线菌分泌蛋白的研究尚

未见报道，随着银杏叶内生菌 KM-1-2全基因组序

列的测定，对开展该菌分泌蛋白的预测提供了便

利条件。外泌蛋白的分析，可以为研究微生物与

植物之间、生防菌与病原菌之间互作提供参考。 

本研究以银杏叶内生菌 KM-1-2 5299条序列

为基础，基于分泌蛋白所具有的主要特征，利用

SignalP、PSORT、TMHMM、TargetP、Big-PI 等

生物信息学分析程序对分泌蛋白进行预测，探究

分泌蛋白在内生过程中发挥的作用，以期为后续

该菌与宿主的互作机制研究奠定基础。 

1  材料和方法 

1.1  数据获取 

本实验室前期分离并测序得到的 KM-1-2 

ORFs注释及功能信息，DDBJ/ENA/GenBank序列

号 MAUN00000000。其中 KM-1-2共包含 6906条

编号以>KM-1-2为起始的蛋白质编码 ORFs；将其

蛋白组信息保存在 FASTA格式。 

1.2  分泌蛋白确定方法(图 1) 

1.2.1  N-端信号肽预测：利用 SignalP 4.1 

(http://www.cbs.dtu.dk/services/SignalP/)对蛋白质

组是否有信号肽进行预测分析[17-20]。通过神经网

络法进行 N 端信号肽及其剪切位点预测，包含 5

个得分参数，即 C值(剪切位点原始分值)、S值(信

号肽序列分值)、Y值(C值几何均值与 S值的联合

得分值)、mean S (S值的算术均值)、D值(mean S

值与最大 Y值的权重均值)。其中 D值用于区分信

号肽(SP=‘YES’)与非信号肽(SP=‘NO’)。本研究使

用参数 D值“YES”，预测蛋白含有 N端信号肽序

列。SignalP是应用最广泛的预测软件之一，测试

发现其对分泌蛋白的预测准确性达 89%，因此可

单独用于蛋白分泌组预测。 

 

图 1.  分泌组预测流程 
Figure 1.  Flowchart of strategy used to identify 
secretome. 
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1.2.2  跨膜区预测： TMHMM Server V.2.0 

(http://www.cbs.dtu.dk/services/TMHMM/) 软件预

测蛋白的跨膜螺旋结构，排除具有跨膜螺旋结构

的蛋白[21]。预测蛋白跨膜螺旋的数量(Number of 

predicted TMHs，PredHel)和跨膜区氨基酸长度

(Exp number of AAs in TMHs，ExpAA)，同时给出

查询蛋白长度值(len)、前 60个氨基酸所预测跨膜

螺旋数(First60)、及拓扑结构(Topology)等参数。

ExpAA 长度大于 18 则证明有跨膜结构或者有信

号肽[22]。 

1.2.3  胞外定位预测：PSORT[23] (http://psort.nibb. 

ac.ip/form.html)软件确定这些分泌型信号肽的准

确性以及该信号肽切割位点是否可被识别并切

割。可预测蛋白定位，并对可能的定位情况进行

打分，分值越高定位于该处的可能性越高。本研

究使用 extr值>17，预测蛋白定位于胞外。 

1.2.4  亚细胞定位预测：利用 TargetP 1.1 Server[24–26] 

(http://www.cbs.dtu.dk/services/TargetP/)预测分泌

蛋白进入植物后在植物细胞内的定位，明确哪些

蛋白定位于胞外。通过预测的最高值与第二高值之

间的差异分值(diff)进行可信度分区，1代表diff>0.8，

2 代表 0.8>diff>0.6，3 代表 0.6>diff>0.4，4 代表

0.4>diff>0.2，5代表 diff<0.2。本研究使用参数 Loc

值“S”，预测蛋白含信号肽序列并定位于胞外。 

1.2.5  GPI 锚定位点预测：利用 big-PI Predictor 

(http://mendel.imp.ac.at/sat/gpi/gpi_server.html) 在

线分析实现蛋白脂质锚定修饰的预测，去除锚定蛋

白序列。本研究使用结果为 None potential GPI- 

modification site，即无膜质结合位点的蛋白序列。 

1.3  分泌蛋白的功能预测 

将获得的分泌蛋白通过 NCBI protein BLAST 

(http://blas.tncb.inml.nih.gov/Blas.tcgi)与数据库中

已知蛋白进行相似性比对，预测分泌蛋白的可能

功能，参数默认使用。使用 Blast2go[27–28]程序分

析酶学分类，GO注释。 

2  结果和分析 

2.1  银杏叶内生菌 KM-1-2分泌蛋白预测结果 

银杏叶内生菌 KM-1-2共有 5299条蛋白质序

列，首先采用 SignalP V4.1对全基因 ORFs序列进

行信号肽预测，结果表明 338个序列在 N端含有

典型的信号肽序列，所占比例为 7.32%。通过

TMHMM V2.0在线分析上述蛋白的跨膜结构域，

结果(图 2)显示有 226个蛋白不含有跨膜结构域，

所占比例为 58.25%；162 个蛋白含有不同数量的

跨膜结构域，其中，含有 1 个跨膜结构域的蛋白

有 120条，所占比例为 74.10%；含有 2个跨膜结

构域的为 24 条，所占比例为 14.80%；其余含有

多个跨膜结构域的序列共占比例 11.10%。 

对于上述不含跨膜结构域的 226 条蛋白序列

进行深入分析，排除跨膜结构域定位于膜内的 5

条序列，剩余的 221条跨膜结构域均定位于膜外。

对于只含 1 个跨膜域的蛋白质，其所具有的跨膜

结构域位置均位于 N端，而该区域可能为前期所 

 

图 2.  388 个定位于胞外的蛋白跨膜区预测情况 

Figure 2.  The transmembrane prediction of 388 
extracellular proteins. 
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预测的信号肽序列。由于 TMHMM V2.0程序并不

能完全对信号肽序列和所属跨膜区序列进行区分，

可能误将 N-端信号肽预测为跨膜区，造成预测的

假阴性。鉴于此，此次研究将含有 1次跨膜结构的

120 条序列提交于 Phobius 软件进行深入分析，将

其预测含有信号肽的119条蛋白序列重新保留而进

入后续的分析研究，降低了预测中假阴性的出现。 

后续采用 PSORT软件将上述得到的 345条序

列预测分析，结果分为细胞质型、细胞质膜型、

胞外型 3 类。其中胞外型共 149 条，所占比例为

43.20%。同时，使用 Target PV1.1预测蛋白是否含

有转运肽，从而明确蛋白质的细胞定位情况，可归

属为线粒体目标肽、叶绿体转运肽以及分泌途径信

号肽等，从而有助于将分泌目标为胞内细胞器(线

粒体、叶绿体等)的蛋白进行排除。上述蛋白中，

含有胞外定位信号、线粒体目标肽、其他定位信号

所占比例分别为 85.58%、12.75%、1.67% (图 3)。 

利用 big-PI Predictor 对上述 129 条蛋白序列

进行 GPI锚定蛋白预测，由于 GPI软件预测所需

最短序列数为 55，为保证分泌蛋白预测的准确性，

所以排除 1条少于 55个 aa的 ORFs。对剩余的 128

条序列进行预测分析，结果显示 128 个蛋白序列

均不具有 GPI锚定位点。 
 

 

图 3.  345 个具有典型分泌特征的分泌蛋白的定位 

Figure 3.  Location of 345 secretory proteins with 
typical characteristics. 

通过综合 SignalP和 TargetP等诸多生物信息

学在线预测分析菌株KM-1-2中 5299条蛋白序列，

最终获得 128 条具有 4 个典型特征的分泌蛋白。

对上述分泌蛋白氨基酸长度进行分析，结果显示

见图 4，这些分泌蛋白多集中于 100–700 aa，所占

比例高达 90.60%。该结果表明 KM-1-2 分泌蛋白

多属于小型蛋白，所含的氨基酸长度一般较小。 

2.2  银杏叶内生菌 KM-1-2 分泌蛋白信号肽特征

分析 

现已明确大多数物种的信号肽主要是通过 5

种类型的信号肽识别位点从而被信号肽酶所识别

并被切割，从而使成熟蛋白穿过膜而转运至细胞

的不同部位。本研究对 128 个分泌蛋白所含信号

肽的氨基酸长度进行分析，结果显示(图 5)，含有

信号肽长度为 20–28个 aa的蛋白序列数量最多，

所占比例为 70.80%。另外，采用 LipoP V1.0对上

述分泌蛋白进行信号肽酶识别位点的预测分析，

结果显示，121个蛋白序列含有 SPI型信号肽识别

位点，4个含有细菌素-信息素信号肽(CYT型)，3

个被预测为 SPII。总体分析说明银杏叶内生菌中

的分泌蛋白大部分是由 SPI型信号肽酶进行识别，

从而切除信号肽。 

 

图 4.  分泌蛋白氨基酸长度分析 

Figure 4.  Analysis of secretory protein with different 
length of amino acid. 
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图 5.  分泌蛋白信号肽长度分析 

Figure 5.  Analysis of signal peptide length of 
secretory protein. 
 
 

通过对银杏叶内生菌分泌蛋白信号肽的切割

位点–3位到+3位进行统计分析，结果显示(表 1)，

位于–3、–2、–1、1、2、3位最多的氨基酸分别为

A、A、A、A、A、A，所占比例分别为 32.28%、

40.94%、29.13%、29.13%、25.98%、36.22%。位

于信号肽切割位点之前的–3位、–2位、–1位的氨

基酸组成为 A-A-A，属 A-X-A类型，为 SPI型信

号肽识别位点，这与通过 LipoP预测结果一致。 

同时，对组成蛋白质的 20种氨基酸在信号肽中

的分布情况进行统计分析见图 6，结果显示A所占比

例最大，为 25.81%，其次为 L，所占比例为 15.28%，

T、V、G、R、S，所比例分别为 10.04%、9.94%、

7.63%、6.81%、5.28%。 

2.3  功能注释 

在 NCBI 中通过 Protein-BLAST 将最后得到的

128个分泌蛋白序列与已知蛋白进行同源比对。有 2

个蛋白未 BLAST到任何蛋白(1.0E-3)，占所有蛋白数

量的 1.56%。比对的 E-value数值分布在 1.9E-179和

3.2E-8之间。BLAST相似度分布在 57.20%–100%，

其中大于 70%相似度的序列占 87.50%，所以本研究

中对蛋白质的功能鉴定有较高的可靠性。使用

Blast2Go分析这些分泌蛋白的物种分布，其中所属物

种数量较多的分别为 Streptomyces sp. (51.60%)、  

 
表 1.  分泌蛋白信号肽切割位点氨基酸分布情况 

Table 1.  Amino acid frequency and distribution in signal peptide cleavage sites of secretory proteins/% 

Types of amino acids 
Amino acid distribution in cleavage sites 

–3 –2 –1 1 2 3 

A 

G 

L 

T 

V 

P 

S 

F 

Q 

R 

D 

E 

H 

I 

N 

M 

W 

C 

K 

Y 

32.28 

14.17 

13.39 

11.02 

10.24 

7.87 

2.36 

1.57 

1.57 

1.57 

0.79 

0.79 

0.79 

0.79 

0.79 

0.00 

0.00 

0.00 

0.00 

0.00 

40.94 

11.81 

9.45 

7.87 

7.09 

4.72 

9.45 

0.79 

3.15 

0.00 

1.57 

0.79 

0.00 

0.00 

0.79 

0.79 

0.79 

0.00 

0.00 

0.00 

29.13 

10.24 

16.54 

9.45 

7.09 

7.09 

3.94 

0.79 

3.15 

0.00 

3.15 

1.57 

0.79 

0.79 

0.00 

2.36 

0.00 

1.57 

1.57 

0.79 

29.13 

12.60 

11.02 

8.66 

5.51 

9.45 

4.72 

0.79 

2.36 

1.57 

3.15 

1.57 

3.15 

1.57 

1.57 

0.79 

0.79 

0.00 

0.79 

0.79 

25.98 

11.02 

8.66 

11.81 

5.51 

12.60 

6.30 

0.79 

1.57 

2.36 

1.57 

0.79 

2.36 

2.36 

0.00 

1.57 

1.57 

0.00 

1.57 

1.57 

36.22 

6.30 

11.02 

8.66 

5.51 

8.66 

2.36 

1.57 

1.57 

2.36 

2.36 

4.72 

3.15 

0.00 

1.57 

0.00 

1.57 

0.79 

0.79 

0.79 
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图 6.  20 种氨基酸在分泌蛋白信号肽中所占比例情况 

Figure 6.  The frequency of 20 amino acid residues of 
signal peptides in secretory proteins. 
 

Streptomyces xiamenensis (8.72%) 、 Streptomyces 

avicenniae (2.66%)、Streptomyces specialis (2.41%)。

此外 Blast2Go 得到的Mapping和Annotation的蛋白

分别为 66和 59条，占蛋白数量的 51.50%和 46.10%。 

通过 Blast2GO对蛋白序列进行分析，共有 66

个蛋白有 GO 注释，统计第 4 层 GO 数据，共得

到 294 条 GO 术语信息，其中包含生物途径(图

7)(biologic process) 104 条，分子功能 67 条

(molecular function)，细胞组件 8 条 (cellular 

component)。生物途径中最多的是大分子化合物代

谢(30 条)、碳水化合物代谢(20 条)、有机物分解

代谢(13条)。分子功能(图 8)中最多的是水解肽酶

活性(14 条)、丝氨酸蛋白酶活性(14 条)、蛋白酶

活性(8 条)。在细胞组件(图 9)中最多的是病毒衣

壳(3条)、细胞外周(2条)。 

2.4  胞外酶的种类 

除重复与假定蛋白外，共得到 26个蛋白属于

酶类。这些酶类仅占所有预测的分泌蛋白总数的

20.50%，它们的功能分布见图 10。 

 

图 7.  KM-1-2 分泌蛋白组生物途径分析 

Figure 7.  Biological pathway analysis of KM-1-2 secretome. 
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图 8.  KM-1-2 分泌蛋白组分子功能分析 

Figure 8.  Molecular function analysis of KM-1-2 scretome. 
 

 

图 9.  KM-1-2 分泌蛋白组细胞组件分析 

Figure 9.  Cells component analysis of KM-1-2 
scretome. 
 

 

图 10.  KM-1-2 分泌蛋白组酶学分类分析 

Figure 10.  Scretome enzymology classification analysis. 

银杏叶内生菌 KM-1-2 胞外分泌酶类分布较

为广泛，其中属于水解酶类(EC 3.)的比例最高，

达到 96%；氧化还原酶类和转移酶类分别占 4.0%。

未发现氧化还原酶类(EC 1.)、转移酶类(EC 2.)、

异构酶类(EC 3.)和连接酶类(EC 4.)。在水解酶类

中 EC 3.1.、EC 3.2.、EC 3.4.、EC 3.5.和 EC 3.6.

分别作用于酯键、糖苷键、碳氮键、羧酸酐键。 

3  讨论 

分泌蛋白是指由细胞合成并分泌到胞外的蛋

白质，可以分为两大类。一类是经典分泌蛋白

(classical secreted protein)，另一类为非经典分泌蛋

白(non-classical secreted protein)。非经典途径分泌

蛋白缺少常规的信号肽，不依赖内质网-高尔基体

的膜分泌系统，目前对这类分泌蛋白进行预测的

软件较少，常用的预测软件有 SecretomeP 2.0，

SOSUI-GramN，NClassG+可以分析非经典分泌蛋

白[15]。但这类分泌蛋白只占少数，本研究主要考
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虑的是经典途径分泌的蛋白，通过蛋白 N 端信号

肽来预测分泌蛋白。 

对分泌蛋白信号肽分析和跨膜预测的软件众

多，不同软件的算法不一致，这就导致了不同软

件预测的分泌蛋白有一定的差别，采用多个软件

对基因组蛋白同时分析，可以有效地提高预测的

准确性。将个软件按照预测的结果来分类，可分

为如下几类：(1) 蛋白信号肽及其切割位点预测，

常见的软件如 SignalP，其他功能类似的软件有

Phobius，SigCleave，PrediSI 等；(2) 跨膜蛋白预

测，常见的软件有 TMHMM，TMpred；(3) 蛋白

亚细胞定位预测，常见的如 ProtComp，TargetP，

PSORT等。综合已有文献报道的分泌蛋白软件预

测使用情况，SignalP对信号肽预测准确度为 96%，

TMHMM对跨膜蛋白预测的准确度高达 97%，而

TargetP对蛋白质亚细胞定位预测的准确度也高达

90% (表 2)。本研究结合分泌蛋白的特征，采用 6

种生物信息软件结合预测，提高了预测的准确度，

使得预测结果更为可靠。 

采取组合法对 KM-1-2 的全基因组序列进行

预测分析，共得到 128条分泌蛋白序列，占全基

因组的 2.4%。通过对蛋白功能的预测进行分类，

结果发现，KM-1-2 胞外分泌蛋白含有丰富的糖

苷水解酶、酯酶、蛋白酶等胞外水解酶系。分析

KM-1-2 不同类型的信号肽结构和数量，并将这

些数据与其他细菌和真菌的分析结果进行比较

(表 3)，在这 4种菌中，均未发现 Preplilin-like信

号肽，而其它类型的信号肽含量均有明显差异。

说明不同细菌或真菌的信号肽酶组成、蛋白分泌

途径确实存在差异。 

 
表 2.  分泌蛋白预测程序 

Table 2.  The programs for the prediction of secretory protein 
Prediction algorithms Objects predicted Accuracy/% Applicable organisms 

SignalP V4.1 N-terminal signal peptides 96 Gram-positive bacteria 
Gram-negative bacteria 
Eukaryotes 

TMHMM V2.0 Transmembrane domains 97–98 Non-plant 

PSORT Prediction of protein localization sites 86 Gram-positive bacteria 
Gram-negative bacteria 
Yeast, Animal, Plant 

Big-PI predictor GPI-anchor site >80 Metazoa, Protozoa 

TargetP V1.1 Mitochondrial or other localization sequence 90 Non-plant Plant 

 

 
表 3.  四种微生物基因组中不同类型信号肽出现的频率比较 

Table 3.  Frequency of different type signal peptide in 4 genome of microorganisms 

Strains 
SPI/% 

SPII/% CYT/% 
Sec-type RR-motif 

KM-1-2 82.00 12.50 2.30 3.20 

Pseudomonas syringae pv.[30] 72.00 11.80 16.20 0 

Ralstonia solanacearum GMI1000[31] 91.90 5.70 2.40 0 

Trichoderma reesei 93.90 0.70 5.40 0 
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单纯地以试验手段去捕获生物中重要蛋白并

进一步深入研究是十分有限的。通过生物信息学

的手段可以高通量地获悉生物中某一类型的重要

蛋白，并在此基础上进一步分选以获得感兴趣的

蛋白，是一种快速而有效的方法。众多的软件已

经被用于最初的对所有预测蛋白的功能分析，并

已证实十分有效。 

目前，已经有多个物种开展了分泌蛋白功能

预测分析。唐雯等 [29]发现里氏木霉分泌蛋白中

64%是水解酶，包括糖苷酶  (38.78%)、蛋白酶

(14.29%)和脂类水解酶(3.74%)等，其中糖苷水解

酶占很大比例，包括很多与纤维素、几丁质等多

糖降解相关的酶。王海霖等[17]发现灰葡萄孢菌 367

个蛋白质有功能描述，其中包括 214 个酶类，这

些酶主要包括各种糖苷水解酶、酯酶、蛋白酶、

多糖聚合酶、氧化还原酶、角质酶等。韩长志等[3]

发现禾谷炭疽菌具有预测功能的蛋白为 330 个，

其功能较多的集中于酶类，包括 α-半乳糖苷酶、β-

木聚糖酶、β-木糖苷酶等。本研究中，通过对生

防放线菌 KM-1-2分泌蛋白组功能预测，发现它们

主要集中在糖苷水解酶、酯酶、蛋白酶等水解酶

类，这与里氏木霉分泌蛋白的功能较为相似。内

生菌分泌蛋白组中水解酶的存在是否与它的内生

性有关还有待进一步实验的证明。 
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Genome-wide prediction and analysis of the secretory proteins 
and ORFs signal peptide of ginkgo endophyte KM-1-2 

Weiqiang Lü 1,2, Cong Liu 1,2, Lili Huang 2, 3*, Xia Yan 1,2* 
1 College of Life Sciences, Northwest A&F University, Yangling 712100, Shaanxi Province, China 
2 State Key Laboratory of Crop Stress Biology for Arid Areas, Yangling 712100, Shaanxi Province, China 
3 College of Plant Protection, Northwest A&F University, Yangling 712100, Shaanxi Province, China 

Abstract: [Objective] Endophytes are widespread in plants and build long-term mutually beneficial symbiotic 

relationship with the host. However, the mechanism of their interactions with the host needs further study. To 

explore the mechanism of endophytic bacterium ginkgo endophyte KM-1-2, we managed to forecast its secretory 

proteins based on its genome and explicit characteristics. [Methods] Signal peptide analysis software SignalP, 

transmembrane helical structure analysis software TMHMM and Phobius, cells position software PSORT, subcellar 

localization software TargetP and GPI anchor site analysis software big-PI Predictor were used to predict the scope 

of all secreted proteins, which were defined as secretome. [Results] Altogether 128 typical signal peptide secretory 

proteins were screened out of 5299 protein sequences in KM-1-2 genome, accounting for 2.4% of the whole 

genome. The shortest ORF encoding these proteins is 61 bp, the longest one is 2105 bp and the average is 373 bp. 

The length of the signal peptide guiding secretory protein was distributed between 15 to 37 aa, with the average 

length of 24 aa. Amino acid with the highest present frequency of signal peptide in proper order is alanine, leucine 

and valine. The type of signal peptide cleavage belongs to A-X-A which named SPI cleavage type. Among the total 

secretory proteins 66 pieces have functional description and 26 pieces were enzymes. These enzymes mainly 

include glycoside hydrolase, esterase transferase, REDOX enzyme and carbon oxygen lyase. [Conclusion] The 

predicted secretory proteins of Streptomyces lavendulae KM-1-2 were achieved through bioinformatics analysis. 

These secretory proteins involved some enzymes and other unknown functions. This result laid the foundation for 

further study between endophyte and host. 

Keywords: endophyte, whole-genome, secretory protein, signal peptide 
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