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摘要：【目的】植物病原细菌通过III型分泌系统(type III secretion system，T3SS)将III型效应物(type III 

secreted effectors，T3SEs)分泌转运到宿主细胞的不同位点上，进而行使不同的致病功能。本研究旨在

确定Xcc 8004 III型效应物中分子量最大的蛋白XopXccR1在植物中的亚细胞定位。【方法】利用生物信

息学方法分析XopXccR1的跨膜信息。通过同源重组方法将XopXccR1全长、N端(1–1220 aa)和C端

(1221–2030 aa)分别克隆到植物表达载体pCAMBIA-2300-35S::EGFP上，利用根癌农杆菌介导的瞬时表

达浸染本生烟，通过激光共聚焦显微镜观察亚细胞定位结果。【结果】XopXccR1全长和N端定位在本

生烟细胞膜上，而C端定位在细胞质中。【结论】XopXccR1的N端与C端可能分别存在定位信号，N端

信号主导全长蛋白的最终定位。 
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十字花科黑腐病菌(Xanthomonas campestris 

pv. campestris，Xcc)是一类重要的病原细菌，主要

通过伤口和水孔侵染十字花科植物引起黑腐病，

形成“V”字形黑腐病斑[1]。作为研究病原细菌与植

物互作的模式菌株之一，Xcc 含有多种致病因子，

如胞外多糖、胞外酶、植物毒素以及 III 型效应物

(type III secreted effectors，T3SEs)等，其中 III 型

效应物是最重要的一类致病因子[2-4]。Xcc 通过 III

型分泌系统(type III secretion system，T3SS)将 III

型效应物直接分泌并转运到植物体内，进而抑制

植物的防御反应，为病原菌在寄主体内的侵染和

繁殖提供有益的环境[5]。面对威胁，植物也进化

出了不同的防御机制，主要包括 2 个层次的免疫

反应，即病原菌相关分子模式/微生物相关分子模

式(pathogen/microbe associated molecular patterns，

PAMPs/MAMPs)引发的免疫反应(PAMPs triggered 

immunity，PTI)和效应物引发的免疫反应(effector 

triggered immunity，ETI)[6]。PTI 基于胞外跨膜受
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体(PRRs)识别并诱发防御反应，包括细胞内各种

离子交换、活性氧(reactive oxygen species，ROS)

暴发、MAPK (mitogen-activated protein kinase)激

活、病程相关基因(pathogenesis- related genes，PRs)

表达以及胼胝质沉积(callose deposition)等[7]；ETI

基于植物抗性蛋白对效应物的特异识别(基因对

基因)，诱发更为强烈的防御反应，如超敏反应

(hypersensitive response，HR)，造成侵染部位的

细胞死亡，导致局部抗性，限制病原菌的生长、

繁殖和扩张[5]。 

亚细胞定位在效应物与植物靶标互作关系的

研究中具有广泛的应用，通过效应物在植物中的

定位信息可以在一定程度上指示效应物与植物靶

标之间可能存在的互作关系。基因瞬时表达是一

种替代转基因等稳定表达但周期长的方法，其中

根癌农杆菌介导的烟草叶片侵染法因其操作简

单、转化效率高而被广泛应用[8]。随着对效应物与

植物靶标互作关系研究的深入，越来越多的效应

物在植物中的定位已经明确。分布在植物细胞不

同部位的效应物蛋白具有不同或相似的功能和靶

标蛋白。来自 Pseudomonas syringae 的 AvrPto 和

AvrPtoB 定 位 在 质 膜 上 ， 靶 定 多 种 激 酶 [9–11] 。     

P. syringae 的效应物蛋白 HopI1 定位于叶绿体中，

抑制水杨酸(SA)积累和相关的植物防御反应[12]。

在细胞质中也存在很多效应物蛋白，如 Xcc 8004

中的 AvrAC，P. syringae 中的 HopM1、HopF2、

AvrB 以及 HopAI1 等[13]。同样定位在细胞核的效

应物蛋白也有不少，主要是来自黄单胞菌属和罗

尔斯通氏菌(Ralstonia solanacearum)的转录激活

类(transcription activator-like，TAL)效应物[14]，这

类效应物具有典型的结构特征，包括 N 端的分泌

信号区、中部的串联 34 肽重复区(tetratricopeptide 

repeat ， TPR) 以 及 C 端 的 核 定 位 信 号 (nuclear 

localization signals，NLSs)和酸性转录激活结构域

(acidic activation domain，AD)[15]。此外来自黄单

胞菌的 XopD 是一个半胱氨酸蛋白酶，其自身完

整的 HLH (helix-loop-helix)结构域是靶定细胞核

以及非特异 DNA 结合所必需的[16–18]。 

在 Xcc 8004 已 鉴 定的 III 型 效 应 物 中，

XopXccR1 效应物蛋白分子量最大，全长 6096 bp，

编码 2031 个氨基酸。由于效应物功能的冗余性，

大多数效应物对致病力的贡献并不显著，然而

xopXccR1 这个大的效应物蛋白编码基因在单独突

变后，致病力显著降低，且可以完全回补[19]。这

么大的一个效应物蛋白如何发挥致病作用目前还

不清楚，它是否会存在着与其他效应物蛋白不同

的致病策略也不得而知。因此，本研究利用根癌

农杆菌介导的本生烟侵染瞬时表达技术，期望通

过对效应物蛋白 XopXccR1 在植物细胞中的定位

来初步探究其如何发挥致病功能。 

1  材料和方法 

1.1  材料 

1.1.1  植物材料：本生烟(Nicotiana benthamiana)，

4–5 周倒四倒三叶，培养条件：25 °C 恒温、16 h

光照/8 h 黑暗，相对湿度 75%。 

1.1.2  菌株、质粒和培养条件：本研究所用菌株和

质粒见表 1。Xcc 培养温度为 28 °C，培养基为 NYG 

(Nutrient Yeast Glycerol)[20]，大肠杆菌(Escherichia 

coli) DH5α 培养温度为 37 °C，培养基为 LB 

(Lysogeny Broth) ， 根 癌 农 杆 菌 (Agrobacterium 

tumefaciens) GV3101 培养温度为 28 °C，培养基为

YEB (Yeast Extract Broth)。菌株培养使用的抗生素
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浓度如下：利福平(Rifampicin，Rif) 50 μg/mL，卡

那霉素(Kanamycin，Kan) 25 μg/mL。 

1.1.3  引物与 试剂：主要试剂：2×phanta Max 

Master Mix，CloneExpress II One Step Cloning Kit 

购买于 Vazyme 公司(中国南京)，限制性内切酶购

买于 Promega 公司(中国北京)，DNA 片段回收试剂

盒购买于 TaKaRa 公司(中国大连)，质粒提取试剂

盒购买于 Genstar 公司(中国北京)，2-吗啉-乙磺酸

[2-(4-Morpholino)-ethanesulfonic acid，MES]和乙酰

丁香酮(Acetosyringone，AS)购买于 Solaribo 公司

(中国北京)。根据 Xcc 8004 菌株的核苷酸序列，按

照试验需要设计的引物见表 2。 

1.2  生物信息学分析 

通过 KEGG：Kyoto Encyyclopedia of Genes 

and Genomes 网站(http://www.kegg.jp/kegg/)获取

基因序列。通过在线软件 TMpred (http://www.ch. 

embnet.org/software/TMPRED_form.html) 预 测 基

因的跨膜螺旋。 

1.3  Xcc 8004 总 DNA 提取 

取过夜培养、OD600=1 左右的 Xcc 8004 菌液 

1.5 mL 于 EP 管中，12000 r/min 离心 1 min。弃上

清，加入 400 μL 裂解液(20 mmol/L NaAc，40 mmol/L 

Tris-Ac，1% SDS，1 mmol/L EDTA)，涡旋振荡，

完全混匀后加入 200 μL 5 mol/L NaCl，来回颠倒 

 

表 1.  本研究所用的菌株和质粒 

Table 1.  Bacterial strains and plasmids used in this study 
Strains and plasmids  Relevant characteristicsa Source reference 

Strains 
Xcc 8004 Wild type strain, Rifr This lab 
E. coli DH5α Transform receptor This lab 
Agrobacterium GV3101 Transgenic expression, Rifr This lab 
Plasmids 
pCAMBIA2300-35S::EGFP Plant expression vector, Kanr This labb 
P2300-35S::XopXccR1-EGFP XopXccR1 transient expression plasmid, Kanr This study 
P2300-35S::XopXccR1N1-1220aa-EGFP XopXccR1N1-1220 transient expression plasmid, Kanr This study 
P2300-35S::XopXccR1C1221-2030aa-EGFP XopXccR1C1221-2030 transient expression plasmid, Kanr This study 

a: Rif=Rifampicin, Kan=Kanamycin. b: Provided by Professor Xianwei Fan of State Key Laboratory for Conservation and Utilization 
of Subtropical Agro-bioresources. 

 
表 2.  本研究所用的引物 

Table 2.  Primers used in this study 
Primers Primers sequence (5′→3′)a 

XopXccR1-FB AACACGGGTACCCGGGGATCCCTGGAGCCTGCAGAACCAGCGACGGCTTCACCGCAG
AGTAGGCCT 

XopXccR1-RX GCTCACCATGTCGACTCTAGATTACTCCTGGCCCGACGTGATCTGGCTGCCGGCGAC 
XopXccR1N1-1220aa-FB AACACGGGTACCCGGGGATCCCTGGAGCCTGCAGAACCAGCGACGGCTTCACCGCAG

AGTAGGCCT 
XopXccR1N1-1220aa-RX GCTCACCATGTCGACTCTAGAGGGTGCGACGGGCTGTCTT 
XopXccR1C1221-2030aa-FB AACACGGGTACCCGGGGATCCAACGCCGCGCCAGACGCAG 
XopXccR1C1221-2030aa-RX GCTCACCATGTCGACTCTAGATTACTCCTGGCCCGACGTGATCTGGCTGCCGGCGAC 
M13F CCCAGTCACGACGTTGTAAAACG 
M13R CAGGAAACAGCTATGAC 

a: Added restriction sites are underlined. 
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混 匀 至 出 现 白 色 絮 状 成 团 ， 12000 r/min 离 心    

10 min。取上清于一干净 EP 管中，加入等体积氯

仿颠倒混匀，12000 r/min 离心 5 min。用移液器小

心吸取上清于新的 EP 管中，加入等体积异丙醇，

12000 r/min 离心 10 min。弃上清，用 75%乙醇反

复洗涤 2 次，小心吸弃上清，室温晾干后加入 50 μL 

ddH2O 溶解沉淀，–20 °C 备用。 

1.4  同源重组 

通过 ClonExpress 技术获得重组表达载体，只

需要将 5′端和 3′端分别带有和线性化载体两末端

一致的序列(15–20 bp)的 PCR 产物与经线性化处

理的载体在 37 °C 反应 30 min 即可完成连接反应。

植物双元表达载体 pCAMBIA-2300-35S::EGFP 经

BamH I 和 Xba I 双酶切线性化并胶回收纯化，经

琼 脂 糖 凝 胶 电 泳 检 测 正 确 。 目 的 外 源 片 段 以  

Xcc 8004 总 DNA 为 模 板 ， XopXccR1F/R 、

XopXccR1N1-1220F/R 和 XopXccR1C1221-2030F/R 为引

物，用高保真酶 2×phanta Max Master Mix 扩增得

到，经 1.0%琼脂糖凝胶电泳检测大小正确。然后

用 DNA 凝胶回收试剂盒将获得的外源目的片段

进行胶回收纯化并电泳检测。将获得的外源目的

片段和线性化载体按照 CloneExpress II One Step 

Cloning Kit 说明书进行 37 °C 连接 30 min，常规

转化 E. coli DH5α，然后涂布 Kan 抗性平板，筛选

单菌落进行菌体 PCR 验证，验证正确的转化子用

质粒提取试剂盒抽提质粒 DNA 并送奥科生物公

司(中国武汉)测序。 

1.5  重组载体转入根癌农杆菌及鉴定 

通过电转化方法将测序正确的重组质粒和空

载 体 分 别 转 入 根 癌 农 杆 菌 GV3101 中 ， 涂 布

Rif+Kan 抗性平板并置于 30 °C 培养，2 d 后挑选

单菌落进行菌体 PCR 验证，验证正确的转化子可

用于根癌农杆菌瞬时表达侵染实验。 

1.6  根癌农杆菌介导的瞬时表达转化本生烟 

将转入不同质粒的根癌农杆菌 GV3101 接种

到含有适宜抗生素的 YEB 培养基中，28 °C、   

200 r/min 振荡培养至 OD600 为 1.0 左右，4000 r/min

离心 10 min，使用渗透缓冲液(infiltration medium) 

(10 mmol/L MES/KOH，pH=5.7，10 mmol/L MgCl2，

150 μmol/L AS)重悬沉淀，洗涤 2 次，然后用渗透

缓冲液重悬沉淀，调整 OD600=1.0，28 °C、100 r/min

避光振荡培养 2 h。 

选用 25 °C、16 h 光照/8 h 黑暗条件下生长 

4–5 周的本生烟，在侵染前避光 2 h，使气孔开放，

然后用去掉针头的一次性注射器在烟草的倒三

叶、倒四叶背面进行压渗接种，使整个叶片被侵

染液浸润。扶正植株后在黑暗条件下培养 2 d。 

1.7  转化烟草的激光扫描共聚焦显微镜的观察 

48 h 后剪下侵染的烟草叶片，在无菌水中小

心撕取下表皮，制作水浸玻片，指甲油封片后进

行激光共聚焦成像(LEICA-TCS-SP8MP 多光子激

光共聚焦显微镜，德国)，激发光波长为 488 nm，

发射光波长为 501–528 nm。 

2  结果和分析 

2.1  生物信息学分析显示 XopXccR1 可能是膜

蛋白 

XopXccR1 是 Xcc 8004 中已鉴定的 III 型效应

物中分子量最大的蛋白[19]。根据 KEGG 网站信息

显示，XopXccR1 编码基因 XC_3160 全长 6096 bp，

编码 2031 个氨基酸。利用在线软件 TMPred 

(http://www.ch.embnet.org/software/TMPRED_form. 
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html)预测 XopXccR1 的跨膜螺旋，结果显示存在

3 个潜在的跨膜区(图 1)，即膜外跨向膜内(o-i)的

114–133 aa 和 1276–1296 aa 以及膜内跨向膜外  

(i-o)的 1225–1159 aa 区域(表 3)。在线软件的预测

结果表明 XopXccR1 效应物蛋白很可能是一个膜

蛋白。 

2.2  效应物蛋白亚细胞定位表达载体的构建与 

验证 

由于 XopXccR1 分子量太大，经检索发现其

编码基因没有合适的限制性内切酶酶切位点可

用，无法通过一般的酶切连接来构建重组质粒，

因此本研究通过 ClonExpress 技术来获得重组质

粒。ClonExpress 技术是一种简单、快速并且高效 

 

 
 

图 1.  XopXccR1 的跨膜螺旋预测 

Figure 1.  Prediction of trans-membrane helices for 
XopXccR1. 

 
表 3.  预测的跨膜位点 

Table 3.  Predicted transmembrane sites 

Area Length Score Orientation 

114–133 20 1291 o-i 

1125–1159 35 504 i-o 

1276–1296 21 776 o-i 

的 DNA 无缝克隆技术，可将插入片段定向克隆至

任意载体的任意位点。鉴于同源重组对引物要求

的特殊性，在设计引物时，分别在插入片段的正/

反向 PCR 引物的 5′端引入了线性化载体的末端序

列，使得 PCR 产物的 5′端和 3′端分别带有和线性

化载体两末端一致的序列(15–20 bp)。以 Xcc 8004

总 DNA 为模板，XopXccR1F/R、XopXccR1N1-1220F/R

和 XopXccR1C1221-2030F/R 为引物，用高保真酶分别

扩增得到含有载体 pCAMBIA-2300-35S::EGFP 酶

切位点附近 15 bp 碱基的外源片段，产物经 1.0%

琼脂糖凝胶电泳证实，符合要求，分别得到长度

为 6135 bp、3702 bp 和 2475 bp 的 DNA 片段    

(图 2)。将经 BamH I/Xba I 双酶切得到的线性化

载体 pCAMBIA-2300-35S::EGFP 和已获得的外

源 DNA 片段进行胶回收纯化，然后连接并转化

E. coli DH5α。所得的转化子经菌体 PCR 验证，

验证正确的转化子培养后提质粒并送公司测序， 

 

 
 

图 2.  xopXccR1、xopXccR1N1-1220aa和 xopXccR1C1221-2030aa

基因克隆电泳结果 

Figure 2.  Electrophoresis results of xopXccR1, 
xopXccR1N1-1220aa and xopXccR1C1221-2030aa cloning. M: 
GeneRuler 1 kb DNA ladder; lane 1: xopXccR1; lane 2: 
xopXccR1C1221-2030aa; lane 3: xopXccR1N1-1220aa. 
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测序正确的 XopXccR1 亚细胞定位表达重组质

粒 分 别 命 名 为 P2300-35S::XopXccR1-EGFP 、

P2300-35S::XopXccR1N1-1220aa-EGFP 和 P2300-35S:: 

XopXccR1C1221-2030aa-EGFP。 

2.3 根癌农杆菌的转化和验证 

分 别 将 测 序 正 确 的 P2300-35S::XopXccR1- 

EGFP 、 P2300-35S::XopXccR1N1-1220aa-EGFP 和

P2300-35S::XopXccR1C1221-2030aa-EGFP 质粒通过电

转 化 分 别 转 入 根 癌 农 杆 菌 GV3101 中 ， 在 含

Rif+Kan 抗生素的 YEB 固体培养基上筛选出阳性

克隆，经菌体 PCR 验证正确后，分别获得 EGFP

融合蛋白菌株 GV3101/XopXccR1-EGFP、GV3101/ 

XopXccR1N1-1220aa 和 GV3101/XopXccR1C1221-2030aa 

(图 3)。 

2.4  XopXccR1 全长定位与分段蛋白定位 

采用农杆菌介导的瞬时表达方法，将重组农

杆菌侵染本生烟叶片，避光 48 h 后在激光共聚焦

显微镜下观察，激发光波长为 488 nm，发射光波

长为 501–528 nm。通过激光共聚焦显微镜观察发

现 ： 作 为 对 照 (CK) 的 空 载 体 pCAMBIA-2300- 

35S::EGFP 弥散分布于整个本生烟表皮细胞中 

(图 4-A)，而 XopXccR1-EGFP 融合蛋白的荧光分

布在本生烟细胞膜上，表明全长 XopXccR1 定位

于本生烟细胞膜上(图 4-B)。推测 XopXccR1 在植

物中的潜在靶定部位为细胞膜。 

有趣的是，当 XopXccR1 被分为 XopXccR1N1-1220

和 XopXccR1C1221-2030 两部分时，定位结果发生了

改变。XopXccR1N1-1220aa-EGFP 融合蛋白荧光分布

在本生烟细胞膜上(图 4-C)，与全长 XopXccR1- 

EGFP 融合蛋白定位一致，而 XopXccR1C1221-2030aa- 

EGFP 融 合 蛋 白 荧 光 弥 散 于 本 生 烟 细 胞 质 中   

(图 4-D)。C 端的细胞质定位表明 XopXccR1 在经

III 型分泌系统分泌出去后发生了某种结构上的变

化，使得效应物 XopXccR1 的 N 端和 C 端呈现出

不 同 的 定 位 结 果 。 根 据 生 物 信 息 学 对 效 应 物

XopXccR1 的跨膜螺旋分析，其存在的 3 个潜在跨

膜螺旋有 2 个分布在 1220 aa 附近，这个结果与定

位结果具有一定的吻合度。但是具体的信号位点

还需要进一步研究。 
 

 
 

图 3.  农杆菌转化子 PCR 验证 

Figure 3.  PCR verification of Agrobacterium transformants. M1: GeneRuler 1 kb DNA ladder; lane 1–2: 
GV3101/XopXccR1N1-1220aa; lane 3: GV3101/XopXccR1-EGFP; M2: GeneRuler 100 bp Plus DNA ladder; lane 4–5: 
GV3101/XopXccR1C1221-2030aa. 
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图 4.  XopXccR1 全长及 N 端、C 端在本生烟中的亚细胞定位 

Figure 4.  Subcellular localization of full-length, N-terminal and C-terminal of XopXccR1 in N. benthamiana. A: 
CK, pCAMBIA-2300-35S::EGFP; B: P2300-35S::XopXccR1-EGFP; C: P2300-35S::XopXccR1N1-1220aa-EGFP; D: 
P2300-35S::XopXccR1C1221-2030aa-EGFP. 
 

3  结论和讨论 

在 Xcc 8004 中已鉴定的 III 型效应物中，

XopXccR1 不仅是分子量最大的，约 216 kDa，还

是单一效应物蛋白对致病力有显著贡献的效应  

物[19]。本研究聚焦于其在植物细胞中的定位，从

而初步探究 XopXccR1 与寄主或/和非寄主植物之

间可能存在的互作关系。利用生物信息学方法对

XopXccR1 进行了初步的预测分析，XopXccR1 没

有核定位信号，跨膜螺旋分析发现其可能存在 

3 个跨膜螺旋，包括 2 个由膜外跨向膜内的区域

114–133 aa 和 1276–1296 aa 以及膜内跨向膜外的

1225–1159 aa 区域，提示其可能是一个膜蛋白。

通过农杆菌介导的瞬时表达侵染试验，我们发现

全长 XopXccR1 定位在烟草细胞膜上。分段定位

结果却有点出乎意料，N 端 XopXccR1N1-1220aa 与

全长效应物蛋白的定位结果一致，位于细胞膜，

而 C 端 XopXccR1C1221-2030aa 定位在细胞质中，这

样的结果引起了我们的思考，XopXccR1 这个大

的效应物蛋白可能存在着多个不同的植物亚细
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胞定位信号，至少 N 端和 C 端分别含有定位信号；

且 N 端信号对 XopXccR1 效应物蛋白的最终定位

更加重要。xopXccR1 基因全长可以完全回补致病

力 [19]，其 N-端和 C-端部分定位结果不同，那   

N-端和 C-端单独是否能够回补致病力，值得进一

步研究。 

根据亚细胞定位结果，我们对 XopXccR1 进

行了不同的生物信息学分析，通过同源性分析以

及保守结构域的搜寻，我们发现 XopXccR1 效应

物蛋白在第 155 到第 615 个氨基酸之间存在着  

一个 AvrE 保守结构域，这个结构域注释为 AvrE 

superfamily，同时 XopXccR1 及其同源蛋白 HopR1

与假单胞菌中的效应物蛋白 AvrE 具有一定的同

源性。来自假单胞菌的 AvrE 也是一个大的效应物

蛋白，而且是 AvrE superfamily 的创始成员[21]。

Xin 等[22]的研究发现 AvrE 效应物蛋白定位于细胞

质膜以及质膜相关的囊泡类结构上，且与拟南芥

中的抗菌免疫相关基因 NHL13 互作。有趣的是，

AvrE 蛋白自身存在 2 个互作区域，即 N 端 AvrE-N 

(1–995 aa)和 C 端 AvrE–C (990–1795 aa)。而且定

位结果显示，全长 AvrE 定位在细胞边缘，N 端

定位与全长一致，C 端定位在细胞质中，通过 N

端和 C 端共表达发现 N 端能够牵制 C 端融合蛋

白的定位，即 N 端存在质膜定位信号，引导 AvrE

定位于质膜及质膜相关的囊泡结构上。在本研究

中，XopXccR1 的定位结果与 AvrE 的定位结果

高 度 相 似 ， 且 两 者 具 有 一 定 的 同 源 性 ， 也 许

XopXccR1 具有与 AvrE 相似的功能，当然这个问

题还需要进一步的研究。本研究通过定位来揭示

III 型效应物蛋白与植物之间的关系，为进一步研

究大的效应物蛋白的作用机理奠定了基础，同时

也有助于其他大效应物蛋白的研究。 
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Subcellular localization of a type III secreted effector 
XopXccR1 of Xanthomonas campestris pv. campestris in plant 
cells 
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Abstract: [Objective] Plant pathogenic bacteria can directly deliver the secreted type III effectors (T3SEs) into 

different sites of host cells through the type III secretion system (T3SS), thereby exercising various pathogenic 

functions. The purpose of this study was to determine the subcellular localization of the largest T3SE protein 

XopXccR1 of Xcc 8004 in plants. [Methods] The bioinformatics methods were used to analyze the putative 

transmembrane region of XopXccR1. To obtain the transient expression Agrobacterium strains, the full-length 

XopXccR1 without stop codon, the N-terminus (1–1220 aa), and the C-terminus (1221–2030 aa) were ligated to the 

plant expression vector pCAMBIA-2300-35S::EGFP respectively by homologous recombination. Utilizing 

Agrobacterium-mediated transient expression to infect Nicotiana benthamiana, the results of subcellular 

localization were then observed with a laser confocal microscope. [Results] The full-length and the N-terminus of 

XopXccR1 are mainly localized in the cell membrane of N. benthamiana, while the C-terminus of XopXccR1 in the 

cytoplasm. [Conclusion] XopXccR1 N- and C-terminus might both have the targeting signals. The targeting signals 

in the N-terminus of XopXccR1 mainly contributes the final sub-localization of XopXccR1. 

Keywords: Xanthomonas campestris pv. campestris, T3SEs, XopXccR1, subcellular localization 
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