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原核生物微管蛋白家族研究进展 
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(西北大学生命科学学院  陕西 西安  710069) 

 
 

摘  要：自从 1992 年确定细菌分裂的关键蛋白 FtsZ 属于微管蛋白家族以来，越来越多的细菌

细胞骨架蛋白被发现。原核生物中的微管同源蛋白主要有 FtsZ、CetZ、TubZ 和 BtubA/B 等。

它们与微管蛋白具有相似的三级结构，可以结合鸟嘌呤-5′-三磷酸(Guanosine triphosphate，GTP)

自聚合成不同的线状原丝纤维结构：单线状原丝纤维、双螺旋纤维结构或聚集成束状结构，在

细菌细胞分裂、维持细胞形态、质粒分离等诸多重要生理功能中起着重要作用。 
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Progress in prokaryotic tubulin homologues 
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Abstract: The first bacterial cytoskeletal protein FtsZ, a bacterial tubulin homologue, was found in 
1992. After these 25 years of research, more bacterial cytoskeletal proteins were identified. The 
prokaryotic tubulin homologues include FtsZ, CetZ, TubZ and BtubA/B. X-ray crystal structures 
have confirmed that they have similar structures. In the presence of GTP, they assemble into different 
polymers, such as single filaments, double helix filaments or bundles. These filaments conduct many 
different important functions including cell division, controlling cell shape and plasmid partition. 
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真核细胞中，微管、微丝和中间丝纤维构成

的细胞骨架网络系统在几乎所有的重要生理功能

都有着重要作用。自从 1992 年细菌分裂的关键蛋

白 FtsZ 被确定属于微管蛋白家族成员以来[1-3]，越

来越多的细菌细胞骨架蛋白也陆续被发现，其中

包括细菌微管蛋白(FtsZ、CetZ、TubZ等)、细菌微

丝蛋白(MreB、FtsA、ParM 等)[4-7]以及在新月柄杆

菌(Caulobacter crescentus)等少数细菌中发现的原

核中间丝蛋白的同源蛋白CreS[8]。这些蛋白可以统

称为细菌细胞骨架蛋白。细菌骨架蛋白具有共同

的特性：可以自聚合形成一些复杂的线状、螺旋

状或束状结构。尽管它们没有像真核细胞骨架蛋

白一样形成网络结构，但是它们所形成的结构在

维持细胞形态、细胞分裂、质粒分离等诸多重要
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生理功能中起到关键作用。本文将主要介绍原核

生物中发现的微管同源蛋白。 

原核生物的微管蛋白家族按结构和功能的不同

主要可分为 4 类：(1) 存在于几乎所有原核生物中

的细胞分裂关键蛋白 FtsZ；(2) 只存在于古细菌中

的 CetZ；(3) 存在于某些巨型质粒(Megaplasmid)中

的 TubZ蛋白；(4) 仅在突柄杆菌属(Prosthecobacter)

的少数细菌中发现的 BtubA和 BtubB。尽管这些原

核微管同源蛋白与真核微管蛋白之间的氨基酸序

列的一致性较低，甚至部分蛋白之间小于 15%，

但它们的三级结构有很大的相似性。图 1是选择的

约 92 种不同的微管家族蛋白的进化树分析结果，

其中包括真核生物的微管蛋白(Tubulin)、原核生物

和叶绿体中的 FtsZ、古细菌中的 CetZ、质粒中的

TubZ 以及突柄杆菌属中的 BtubA 和 BtubB，这些

不同类型蛋白均由共同的祖先进化而来。原核细胞

中的微管蛋白有以下共性：(1) 与微管蛋白一样， 

 

 
 
图 1  微管蛋白的进化树分析 
Figure 1  Phylogenetic tree of the super tubulin family 
注：其中原核生物的微管同源蛋白包括 FtsZ、CetZ、TubZ 和

BtubA/B. FtsZ也是植物和藻类叶绿体分裂的关键蛋白.  

Note: In prokaryotes, the tubulin homologues include FtsZ, CetZ, 
TubZ and BtubA/B. FtsZ also exists in the chloroplast.  

是 GTP酶。可以在结合 GTP后，自聚合形成复杂

的线状或束状结构；(2) 均包含有一段指纹序列：

GGGTGT(S)G。这段指纹序列和 GTP 的结合密切

相关；(3) 具有与微管蛋白相似的三级结构。尽管

这些蛋白有很多共性，但是它们在生化特性、动力

学特性及结构与功能上又有很多差异。本文主要介

绍不同原核微管同源蛋白的特异性及研究进展。 

1  原核生物分裂的关键蛋白 FtsZ 

FtsZ 几乎存在于所有的原核生物和大部分的叶

绿体及一些线粒体中。在体内，它们是形成收缩

环(Z-环)的关键蛋白[4-6]。FtsZ (丝状温度敏感蛋白

Z，Filamentous temperature-sensitive gene Z)命名是

在 1980年，Lutkenhaus等[9]在研究大肠杆菌温度敏

感型菌株时发现了这种蛋白。FtsZ 蛋白的一个位

点突变后，菌株在 42 °C时就不能正常分裂，而生

长成丝状。直到 1992 年，3 个实验室分别证实了

FtsZ 是 GTP 酶，并且含有一段微管蛋白指纹序

列：GGGTGTG[1-3]。1998 年，Löwe 等[10]解析了

FtsZ 的晶体三维结构，证实 FtsZ 与真核的微管蛋

白具有相似的蛋白三级结构，确认 FtsZ 就是细菌

的微管蛋白，从此证实了细菌中也含有细胞骨架

蛋白。 

FtsZ 是单体，有别于微管蛋白的异二聚体。

FtsZ是 GTP 酶，具有较高的 GTP水解活性。FtsZ

结合 GTP 后，可以快速自聚合形成单线状的纤维

体——原丝纤维。大肠杆菌原丝纤维在水溶液中的

平均长度约为 100 nm−200 nm，包含有 25–50个亚

基，其聚合的时间小于 10 s[11-13]，并且在某些条件

下也可聚合在一起形成束状。原丝纤维是细菌收

缩环的主要构架。在十几种其他蛋白的辅助下，原

丝纤维在分裂位置与细菌的内膜结合而形成具有生

理活性的收缩环(Z-环)。在细菌分裂的后期，随着

收缩环的收缩而完成细菌细胞的分裂。FtsZ 的缺陷

或失去活性会使细菌收缩环不能正常形成或起作

用，会导致细菌不能正常分裂而死亡。 

细菌收缩环的一个重要特性是它具有高度的

动态性。采用 FRAP 技术(荧光漂白恢复技术，
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Fluorescence recovery after photobleaching)，杜克大

学的研究者发现大肠杆菌的收缩环是高度动态

的，收缩环上的 FtsZ 等蛋白一直处于快速交换

中，其半衰期约为 8–10 s[14-15]。进一步研究发现，

收缩环动态性与 FtsZ 原丝纤维的高度动态性是密

切相关的。在体外，Chen 等[12]采用 FRET 技术(荧

光能量共振转移技术，Förster resonance energy 

transfer)对 FtsZ 原丝纤维的动力学特性进行了进一

步研究，结果显示 FtsZ 原丝纤维的聚合是非常快

的，大肠杆菌 FtsZ可以在 10 s内合成约 40−50个

亚基首尾相接形成的 FtsZ 原丝纤维；而且稳态的

FtsZ 原丝纤维时刻处于聚合-解聚合的快速更新

中，所有 FtsZ亚基更新一遍的半衰期只有 5–8 s。

FtsZ 原丝纤维的高度动态特性与其较高的 GTP 水

解活性密切相关[16-17]。并且 FtsZ 在聚合-解聚合过

程中，FtsZ 蛋白的构象会发生变化[13]。进一步研

究表明不同细菌的 FtsZ 具有不同的动态活性，比

如结核杆菌的细菌收缩环的动态半衰期约为 34 s，

对应其 FtsZ 原丝纤维在水溶液中的半衰期约为   

42 s[18]。尽管时间不同，但是这种动态特性具有普

遍性。 

细菌收缩环的体外重组研究进一步确认了

FtsZ是收缩环的关键组成部分。FtsZ原丝纤维需要

其它蛋白的帮助才能结合在细菌的内膜上。杜克

大学的 Osawa 等[19-21]给 FtsZ 添加一个膜结合的片

段和一个绿色荧光蛋白。当将其加入进脂质体，

在荧光显微镜下，可以清楚看到许多环状结构附

着在脂质体内膜上，并且会使脂质体内凹，产生

最初的收缩力。 

值得一提的是，在真核细胞分裂中也存在着

收缩环。但真核细胞的收缩环是由肌动蛋白(Actin)

组成的微丝和其马达蛋白(肌球蛋白)构成的，其收

缩力来源于马达蛋白的作用。由于细菌中没有马

达蛋白，因而一个重要的问题是：FtsZ 原纤维丝

组成的收缩环是如何收缩，如何产生收缩力的？

尽管近几年这方面的研究有了突破性发展，但其

机理仍有较大的争论。 

关于细菌的收缩环是如何产生收缩力的，目

前主要有 3 个模型。(1) 滑动模型。这种模型认为

收缩力主要来源于原纤维丝之间的滑动。两个原

纤维丝之间存在侧面的结合，当他们之间互相滑

动，可以增加侧面结合的数目，并且减少周长，

从而产生收缩力[22-23]。滑动模型的一个前提条件

是收缩环是一个连续、稳定的原丝纤维组成的螺

旋状结构，这与收缩环是高度动态性不符。但是

实验观察到 GTP 酶活极低的 FtsZ 突变体形成的收

缩环也可以在一定条件下完成细胞分裂，尽管这

种分裂是低效、缓慢的。(2) FtsZ 原丝纤维的弯曲

模型。这种模型认为 FtsZ 亚基在聚合成原丝纤维

后，随着 GTP 水解成 GDP，原来的直线形的 FtsZ

原丝纤维会转变成高度弯形，这种弯曲变化带来

了收缩力。弯曲模型最初由杜克大学的 Erickson教

授实验组提出的[24-25]。当 FtsZ 原丝纤维吸附在阳

离子磷脂单分子膜上，电镜下可以观察到在直形

的 FtsZ 原丝纤维末端有高度弯曲的结构，甚至形

成微型环。这个环的直径约为 24 nm，弯曲角度约

为 23°，与 FtsZ原丝纤维 GTP水解成 GDP相关。

因而认为，FtsZ-GTP 形成的原丝纤维是直形的，

而 GTP 水解后形成的 FtsZ-GDP 原丝纤维是弯形

的。浙江大学叶升实验组对结核分枝杆菌 FtsZ 

(MtFtsZ)晶体结构的解析中发现，结合 GDP 的

MtFtsZ 分子在晶体中形成了类似的纤维结构，并

且两个 FtsZ亚基之间有近 50°的弯曲[26]，这为弯形

结构提供了结构上的证据。另外，细菌收缩环在

人工脂质体中的模拟也支持这种观点[19-21]。但是

由于观察到一些模拟收缩环的形成并不需 GTP 的

水解，因而认为在 FtsZ 原丝纤维直形和高度弯形

的结构之间，还存在一个中度弯形结构。这种中

度弯形结构不需要 GTP 的水解，是由直形 FtsZ 原

丝纤维转变而来。虽然这种中度弯曲结构已经足

够让 FtsZ 原丝纤维形成收缩环，并且可以产生最

初的收缩力使膜脂变形，但是 GTP 水解产生的高

度弯形结构可能作用于收缩力的持续产生，从而

完成细菌分裂[20-21,27]。(3) 第三种模型是由约翰.霍
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普斯金大学的 Xiao 研究组提出，他们认为新细胞

壁的合成是收缩力产生的原因[28]。他们在用超分

辨荧光显微镜研究细菌收缩环的收缩过程中发

现，细菌分裂的速率与 FtsZ本身的特性(如 GTP水

解活性、FtsZ 聚合速度、Z 环的密度等)无关，而

细胞壁的合成速率等才是限速步骤。在此模型

中，FtsZ 形成的收缩环只起到支架作用，而合成

细胞壁等的酶结合在收缩环上。随着新细胞壁的

合成，形成了新的细胞隔断，从而完成了细胞的

最后分裂 [29]。最近，两个独立研究组 [30-31]在

“Science”中报道了收缩环中 FtsZ 原丝纤维是动态

的。许多 FtsZ 原丝纤维结合在内膜上，并且沿着

细 菌 的 分 裂 面 表 现 出 踏 车 动 力 学 的 特 性

(Treadmilling)，也就是说不断有新的亚基加入到增

长端，同时在原丝纤维的另一端不断有旧的亚基

脱离，它们的动态是与 GTP 水解速率相关的。通

过这种动态运动，结合在 FtsZ 原丝纤维上的用来

合成新细胞壁的酶就被运送到不同的分裂位置，

新的细胞壁合成就可以在整个分裂面发生，促使

了细菌的分裂。综上所述，尽管细菌分裂机理研

究近期取得了重大进展，新的实验证据指向了细

菌的细胞分裂偶合了细胞壁的合成，并且细胞壁

的合成速率是细菌分裂的限速步骤，但是我们认

为细菌分裂的机理可能需要整合后两种模型来解

释：FtsZ 原丝纤维由于 GTP 的水解产生了从直形

到高度弯形的转变。这种结构变化产生了连续、

微小、向内的收缩力，使弹性的细胞膜向内凹

陷，直到新的细胞壁合成固定了这种内凹，从而

使细胞分裂继续进行下去。 

值得一提的是 FtsZ 在叶绿体的分裂中也起着

关键作用[32]。叶绿体 FtsZ 起源于蓝藻，是真核细

胞在早期演化中通过对蓝藻的吞噬得到的[33]。有

趣的是，在随后的进化中，FtsZ 又通过基因复制

等方式，得到了第二份 FtsZ 的编码基因。现代的

绿藻、红藻及植物中均含有两份差异较大的 FtsZ

基因。当 FtsZ 蛋白表达后，两种 FtsZ 均会送入到

叶绿体中，形成了内收缩环。缺少任一种 FtsZ 都

会导致叶绿体分裂缺陷[32]。FtsZ 形成的内收缩环

与主要由发动蛋白(Dynamin)形成的外收缩环共

同作用，形成了叶绿体复杂的分裂组织。两种

FtsZ 在体内是混合聚合的，并且混合后的 FtsZ 聚

合物增加了它们的动力学变化[34]。最新的研究表

明，组成内收缩环的两种 FtsZ 是随机混合的，其

中 FtsZA 是收缩环框架的主要蛋白，但必需有

FtsZB 的加入，增加其动态特性，从而使形成的原

丝纤维具有聚合和解聚的双重特性[35]。叶绿体具

有复杂的分裂系统可能与叶绿体体型远大于细菌

以及叶绿体缺失了细胞壁等有关，这方面的研究

还在进行中。 

2  古细菌中的微管蛋白 FtsZ 和 CetZ 

古细菌中存在有多份的微管同源蛋白，部分

微管同源蛋白是 FtsZ，与古细菌分裂有关 [36]。

2015 年，Duggin 等[37]发现这些微管同源蛋白除了

FtsZ，还有另一类是与维持古细菌的细胞形状有

关，取名为 CetZ (细胞结构相关的古生菌的微管同

源 蛋 白 ， Cell-structure-related Euryarchaeota 

Tubulin/FtsZ homologue)。 

FtsZ 和 CetZ 蛋白广泛存在于古细菌中，如沃

氏富盐菌(Haloferax volcanii)可能包含有 7 种不同

的微管同源蛋白，按功能结构区分可以分为至少 

2 种 FtsZ，5 种 CetZ；盐沼盐杆菌(Halobacterium 

salinarum)包含有 3 种 FtsZ 和 2 种 CetZ。Duggin  

等[37]对沃氏富盐菌的 CetZ1和 CetZ2结构研究确认

了它们是微管同源蛋白，并且发现 CetZ 在细菌体

内同样可以形成动态的纤维结构。但是这种纤维

结构与细胞分裂无关，而是与细菌形状的变化有

关。它们对细菌形态从盘状转变成杆状是至关重

要的。缺失 CetZ 会使细菌的形状变化缺陷而影响

细菌的游动。 

CetZ 的研究刚刚起步。它们的生化特性到底

与其他的微管同源蛋白有什么异同？它们的动态

结构是如何调控古细菌的形状变化的？古细菌中

多种 CetZ 起着相同作用还是不同作用？多种不同



黄海艳等: 原核生物微管蛋白家族研究进展 2745 

 

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

的 CetZ是共同聚合，还是分别聚合？CetZ和 FtsZ

是否存在相互作用？这些问题都需要更多的研究

来揭示。 

3  质粒中的微管蛋白 TubZ 

不但原核生物中有微管同源蛋白，而且在某

些质粒中也有微管同源蛋白的编码基因。图 1分析

了约 10种不同的含有 TubZ蛋白的细菌质粒，它们

大多分布在芽孢杆菌属 (Bacillus)及梭菌属

(Clostridium)的低拷贝或单拷贝的巨质粒中，很多

质粒属于毒性质粒。 

Tinsley等[38]在 2006年第一次报道了在炭疽杆

菌(Bacillus anthracis)的巨质粒 pXO1 中发现一种

FtsZ 类似蛋白，他们认为这是一种新的复制子，

因而称其为 RepX。2007年，Larsen等[39]对苏云金

杆菌(Bacillus thuringiensis)的 pBtoxis 质粒中的微

管同源蛋白的研究认为这种蛋白的功能是细菌中

单拷贝或低拷贝的巨质粒复制后的分离和分配，因

而更名为 TubZ (Tubulin/FtsZ-like，微管蛋白/FtsZ

类似蛋白)。他们发现 TubZ蛋白在大肠杆菌中过表

达后会形成动态的线状结构，并且形成踏车动力学

现象。 

2008 年，Chen 等[40]对炭疽杆菌质粒 pXO1 及

苏云金杆菌 pBtoxis质粒中TubZ蛋白的生化特性进

行了研究，发现尽管它们之间的氨基酸序列只有

21%一致性，但它们的生化特性非常相似。TubZ

与 FtsZ 相同，也是单体，有别于真核微管蛋白的

异二聚体。TubZ具有很强的 GTP水解活性，结合

GTP 后自聚合成双螺旋纤维结构，这与 FtsZ 形成

单线状的原丝纤维不同，也有别于真核微管蛋白

形成的复杂的中空圆柱体。在稳定的 TubZ 双螺旋

纤维结构中，大多数亚基结合的是 GDP，这与真

核微管类似，但不同于 FtsZ 原丝纤维。少量

GTP-rs (不能水解的 GTP的类似物)可以稳定 TubZ

双螺旋纤维结构。这些生化特性证明了 TubZ 具有

与真核微管类似的动态不稳定性，末端结合有

GTP或GTP-rs的TubZ亚基帽子可以稳定整个双螺

旋纤维结构。因此，TubZ 是研究微管蛋白动力学

不稳定特性的最简单的蛋白分子模型。 

随后对 TubZ 蛋白结构的解析确证了它属于微

管同源蛋白[41]，并且 GTP 的水解会使其从双螺旋

变为四螺旋[42]。TubZ与 TubR和 TubC一起形成了

TubZRC 系统，在质粒分离中起着关键作用[43]。体

外重组实验证明了 TubZRC 系统是通过 TubZ 的踏

车动力学特性来确保质粒正确分离到两个子细胞

中的[44]。 

值得一提的是，部分细菌微丝蛋白(Actin)家族

也有类似功能—ParM 也用类似的机理来确保大肠

杆菌的 R1质粒正确分离[45-48]。 

4  细菌微管 BtubA 和 BtubB 

BtubA 和 BtubB 仅存在于突柄杆菌属

(Prosthecobacter)的少数细菌中[49]，在结构与进化

的分析中发现，它们与真核微管蛋白更为接近。

我们的进化树分析也说明了BtubA/B与真核微管蛋

白更加相似(图 1)。2005 年，Sontag 等 [50]确认

BtubA和 BtubB按 1:1的比例混合形成束状纤维结

构，这与其他的原核微管同源蛋白是单体不同，

更加接近真核微管蛋白的异二聚体。结构分析也

发现了BtubA/B具有一些真核微管蛋白的特征，因

此认为BtubA/B可能来源于真核细胞的水平基因转

移(Horizontal gene transfer)[51]。 

真核微管蛋白形成复杂的中空圆柱形结构，

直径由 13 个亚基组成。细菌微管蛋白 BtubA/B 在

体外只能形成简单的束状结构，但 Pilhofer等[52]用

冷冻电镜技术发现BtubA/B在突柄杆菌细胞内形成

了小型的复杂微管结构，直径由 5个亚基组成。那

么BtubA/B在什么条件下会形成复杂的微管结构，

仍旧不清楚。 

虽然 BtubA/B 在细菌中的功能仍旧不清楚，也

没有形成像真核微管那样的大型复杂结构，但是由

于它们可以很容易的在细菌中表达和进行分子生物

学操作，因而是很好的研究微管蛋白特性的工具。 
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5  总结 

随着研究的深入，越来越多的新的微管同源

蛋白被发现。比如 2013 年报道的在假单胞菌噬菌

体中也发现了一组微管同源蛋白，此蛋白对噬菌

体正确复制起重要作用[53]。在原核生物中，除了

FtsZ 非常保守，几乎存在于所有的原核生物中

外，大部分的微管同源蛋白仅存在于一些特殊的

原核生物群体中，进化出了新的结构与新的功

能。另外，在不同生物中，不同家族的细胞骨架

蛋白可能起着相同的功能。比如在原核生物中，

微管蛋白家族的 FtsZ 形成了收缩环，而在真核生

物中，收缩环是由微丝蛋白(Actin)组成的；在质粒

中，有些细菌选择了微丝蛋白家族的 ParM 双螺旋

纤维作为质粒分离的结构，但另一些细菌选择的

是微管蛋白家族的 TubZ螺旋纤维。 

随着技术的不断发展，我们相信越来越多的不

同的微管同源蛋白、微丝同源蛋白会被发现，对它

们的研究，不但能让我们深入了解真核、原核生物

之间的起源关系和蛋白进化演化的途径，而且通过

对不同微生物的特异性研究，为将来新的抗生素的

发展提供理论基础和技术手段。 
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