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摘 要：利用生物信息学手段对大肠杆菌和志贺氏菌的 33$ 个 I5抗原糖基转移酶与 "6 个 I5抗原聚合酶的序列进

行分析，探讨这两种酶的序列和结构特点。统计了其序列一致性，密码子使用和（J K L）M含量的特点；讨论了 I5
抗原糖基转移酶和聚合酶对底物的特异性；推测了 % 组糖基转移酶的功能；通过对蛋白拓扑结构的预测，发现 I5抗
原聚合酶中广泛存在一个位于细胞周质中的亲水环（N’’O），是可能的功能区域；通过对蛋白高级结构的预测，发现

I5抗原糖基转移酶属于两个不同的蛋白超家族。
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大肠杆菌又名大肠埃希氏菌（!"#$%&’#$’( #)*’），

一些特定的 I5抗原血清型可以引起人类的腹泻与

尿道感染，严重时导致肾衰或死亡。志贺氏菌（ +$’,
-%**(）是随着人类进化而发展起来的重要致病菌，引

起人的细菌性痢疾。埃希氏菌属与志贺氏菌属在进

化上的地位十分接近，近年来发现二者有许多共同

的生化和分子遗传学特征，因此被建议重新划分成

一个属［3 Q !］。

I5抗原是革兰氏阴性细菌最主要的表面抗原。

由于长期受到宿主的选择压力，大肠杆菌有 3%% 种

不同的 I5抗原，志贺氏菌有 "" 种不同的 I5抗原，其

中 3" 种二者共有［#，2，%］。合成 I5抗原的基因是研究

分子进化的最好的材料之一。

I5抗原的合成过程如下：首先由糖基转移酶

（J(RC’HR(@F8,H=-F8H-，J4）将对应的核苷二磷酸单糖依

次转移到一个固定于细胞内膜的脂分子上，在胞质

内合成寡糖单位，然后通过转运酶（I5+,<@ =(<OO8H-，
ST9）转移到内膜外侧的细胞周质中，在聚合酶（I5
8,@<>-, O’(R;-F8H-，STR）的作用下形成寡糖单位间的

二糖连接键，聚合成由相同寡糖单位组成的多糖，最

后 I5抗原连接到一个糖脂分子上成为脂多糖［D］。

与 I5抗原合成有关的基因在染色体上成簇排

列，I5抗原基因簇含有 " 类基因：单糖合成酶基因，

糖基转移酶基因和寡糖单位处理酶基因（包括转运

酶基因和聚合酶基因）［D］。I5抗原基因簇中的基因

决定了 I5抗原的组成和多样性。在参与 I5抗原合

成的 " 类酶中，单糖合成酶较保守，可以通过序列比

对预测其功能。而糖基转移酶和寡糖单位处理酶有

特异的供体、受体和连接键，序列间的一致性很低，

仅通过序列比对不能准确预测其功能，且这类酶的

生物学鉴定非常困难。转运酶有其特有的基序和蛋

白拓扑结构［/，6］；聚合酶蛋白拓扑结构也有其特点，

但没有发现基序［3$］；糖基转移酶可以分成不同家

族，但不能进一步区分其功能（U@@O：VV8=;W) C,FH5;FH )
=FVL01X）。

本实验室最新测定了大量大肠杆菌和志贺氏菌

I5抗原基因簇序列，本文运用生物信息学手段，以其

中的糖基转移酶和聚合酶基因序列为材料，并加入

J-,Y8,B 中已有的数据，从多角度对这些序列的信

息进行分析，为阐明其生物学功能提供基础。

# 材料和方法

#$# 研究用的基因序列

使用本实验室测定的和 J-,Y8,B 上已有的共 "6



种血清型的大肠杆菌和志贺氏菌 ! 抗原基因簇序

列中的 ""# 个糖基转移酶和 $% 个聚合酶的基因序

列，以及与大肠杆菌有相同 ! 抗原的 $ 种沙门氏菌

（!"#$%&’##" ’&(’)*+"）的聚合酶基因序列（表 "）。

表 ! 研究用的基因序列

&’()* " +*,*- .,/0)/*1 ., 23.- -2415

! -*60257* +*,8’,9 :0; 06 -046<* 0= >*,* <)4-2*6 +*,*- .,/0)/*1 ., 23.- -2415

!,*-’##" .%&&’* ?@ABC%D" /01

!,*-’##" 2#’3&’)* A’ ED"%D# )245，)246，)247，/01

!,*-’##" 81.’&(’)*"’ !" F#DA%$ /449，/44:，/01

! ; 81.’&(’)*"’ !B G,74().-3*1 1’2’!! %)2"，%)2H，%)2D，/01

! ; 81.’&(’)*"’ !D G,74().-3*1 1’2’ /4&;，/4&<，/4&=，/01

! ; 81.’&(’)*"’ !$ G,74().-3*1 1’2’ %)2H，%)2C，%)2D，%)2%，/01

! ; 81.’&(’)*"’ !A G,74().-3*1 1’2’ %)2$，%)2H，%)2I，%)2D，/01

J! ; 4%18** !"C

J5 ; +%#* !""A!

! ; 81.’&(’)*"’ !"A G,74().-3*1 1’2’ /01

!,*-’##" 4%18** !B G,74().-3*1 1’2’ %)2$，%)2I，%)2D，%)2""，/01

! ; 4%18** !"" G,74().-3*1 1’2’ %)2C，%)2D，%)2B，%)2%，%)2"#，/01

! ; 4%18** !% ?@H#A$"C /4-9，/4-:，/4-!，/01

! ; 4%18** !D G,74().-3*1 1’2’ %)2B，%)2"#，%)2""，%)2"A，/01

! ; 4%18** !I ?@H#A$"H /4"!，/4">，/4"?，/4"@，/01

! ; 4%18** !C ?@H#A$"$ /48>，/48?，/48A，/48B，/48C，/01

! ; 4%18** !H ?@H#A$"A /485，/486，/487，/48!，/01

! ; 4%18** !"$ G,74().-3*1 1’2’ /4/5，/4/6，/4/7，/4/D，/01

! ; 4%18** !" G,74().-3*1 1’2’ %)2B，%)2%，/01

5.+,’)*+,*" +%#* !CC ?@HI""A" /4-E，/4-F，/4-G，/4-H，/01

5 ; +%#* !%I G,74().-3*1 1’2’ /01

5 ; +%#* !%" ?K#$C$%I /4.I，/4.5，/4.6，/4.7，/01

5 ; +%#* !DD J !D$ J !HH! !DD ’,1 !D$ ’6* 4,74().-3*1 1’2’;
!HH .- =60L -’,>*6 <*,2*6

（3227：JJMMM; -’,>*6 ; ’<; 49J）

%)2"，%)2A，/01

5 ; +%#* !D ?@"AC$AA /44I，/44J，/44K，/44L，/01

5 ; +%#* !I ?NHAI#HC %)2$，%)2H，%)2C，%)2D，/01

5 ; +%#* !C G,74().-3*1 1’2’ 0= O*2*6 P**/*- /01

5 ; +%#* !AI ?@CA%#B# /4MI，/4MJ，/01

5 ; +%#* !"DA G,74().-3*1 1’2’ %)2$，%)2H，%)2C，%)2%，/01

5 ; +%#* !"CD ?@#I"AC" /48F，/48G，/48H，/01

5 ; +%#* !"C# G,74().-3*1 1’2’ /01

5 ; +%#* !"AD 3227：JJMMM; -’,>*6 ; ’<; 49J %)2A，%)2"A，%)2"$，/01

5 ; +%#* !""$ ?@"DA$AH /4&I，/4&J，/4&L，/4&5，/01

5 ; +%#* !""" ?@#DBD$I /48D，/48=，/48E，/01

5 ; +%#* !""# G,74().-3*1 1’2’ /01

5 ; +%#* !"#D G,74().-3*1 1’2’ /01

5 ; +%#* !"#H ?@$I"$D" /4/I，/4/J，/4/K，/01

5 ; +%#* Q"A（!"I） G#%BDI /44;，/44N，/44<，/44=，/01

!"#$%&’##" ’&(’)*+" !$# G,74().-3*1 1’2’ /01

! ; ’&(’)*+" !C# G,74().-3*1 1’2’ /01

! ; ’&(’)*+" !$C ?@ABC%I% /01

! &36** !R’,2.>*, =06L- ’6* .1*,2.<’)；!! G,74().-3*1 1’2’ M*6* 0(2’.,*1 ., 046 )’(06’2065;
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!"# 生物信息学分析方法

用 !"#$%&’ 进行基因注释和分析基因组成（(#)
#*：++,,,- ’./0$" - .1 - 23+）。使用 45.’#（(##*：++,,,- /1)
6& - /5%- /&( - 078+49!:;+）在 <$/6./3 中进行 =>! 和

氨基 酸 序 列 的 同 源 性 搜 索。用 ?52’#.5@（(##*：++
,,,- $6& - .1 - 23+152’#.5,+）进行序列比对，比对结果

在 <$/$A71（(##*：++,,,- 1"&’ - 17%+ B C$#1(2*+0$/$A71-
’(#%5）中展示。

通过序列一致性和糖结构的比较来推测糖基转

移酶基因可能的功能。对糖基转移酶蛋白的氨基酸

序列在 DE.% 蛋白基序数据库（(##*：++,,,- ’./0$" -
.1 - 23+:7E#,."$+DE.%+’$."1(- ’(#%5）中确定糖基转移酶

所属的家族。

蛋白的疏水性分析和拓扑结构的预测使用 ;F)
GFF HIJ （ (##*：++,,,- 16’ - A#2 - A3+’$"8&1$’+;F)
GFF+），GFF;KD HIJ（(##*：++,,,- $/L&%- (2+ B #2’&+
(%%#7*+(#%5+’26%&# - (#%5），:K:MN（ (##*：++’7’2& - *"7)
#$7%$- 6&7 - #2.# - .1 - O*）和 ;F*"$A（(##*：++,,,- 1(- $%)
6/$#- 7"0+’7E#,."$+;FDPQ=)E7"%- (#%5）。蛋 白 高 级 结

构的预测使用 R=)D::F（(##*：++,,,- ’60- 6&7 - &1 - .1 -
23+ B RA*’’%+）。

# 结果和讨论

# $! %&抗原糖基转移酶与聚合酶的序列一致性、密

码子使用和（’( )）*含量的特点

我们对 SSJ 个 K)抗原糖基转移酶，RT 个 K)抗原

聚合酶的序列一致性，氨基酸组成，密码子使用和

（< U ?）V含量进行了统计，并统计了 SW 个 K)抗原

单糖合成酶的数据作为参照。

除 ! - "#$% KSWH 的 #&’T 与 ! - "#$% KHX 的 ()*+
因具有共同的祖先（本室，未发表）而氨基酸序列一

致性为 TYV以外，其它 K)抗原糖基转移酶的氨基酸

序列一致性为 TV B ZWV；除 ! - "#$% KSWH 与 , -
)#-.%% KSR 的 K)抗原聚合酶因具有共同的祖先（本

室，未发表）而氨基酸序列一致性为 YHV以外，K)抗
原聚合酶间的氨基酸序列一致性为 [V B STV；K)
抗原单糖 合 成 酶 的 氨 基 酸 序 列 一 致 性 为 Z[V B
TTV。K)抗原糖基转移酶与聚合酶的序列一致性显

著低于单糖合成酶。

大肠杆菌和志贺氏菌的 K)抗原受到来自宿主

免疫系统很强的选择压力，不断适应环境的过程造

成了 K)抗原血清型的高度多样性。K)抗原中单糖

的种类有限，但通过单糖的不同组合形成的糖链则

可以表现出丰富的多样性，糖基转移酶基因和聚合

酶基因正是这种多样性在基因水平上的反映，糖基

转移酶和聚合酶在 K)抗原的合成中直接决定着 K)
抗原的多样性。K)抗原糖基转移酶与聚合酶基因序

列一致性低，所以是血清型特异的基因，是通过 D?P
或杂交方法快速区分不同 K)抗原血清型的很好的

分子靶点［SS］。

K)抗原糖基转移酶的平均稀有密码子含量为

SSIS[V，K)抗原聚合酶的平均稀有密码子含量为

SSIJXV，单 糖 合 成 酶 的 平 均 稀 有 密 码 子 含 量 为

XIRRV，糖基转移酶与聚合酶的稀有密码子含量显

著高于单糖合成酶。糖基转移酶与聚合酶中高含量

的稀有密码子可能是二者在实验中表达量低的重要

原因。在细菌生长的对数中期之后，某些同功 #P>!
的含量会降低，从而限制翻译，这可能是细菌对 K)
抗原基因表达的调控途径之一，使表达水平随细菌

生长率的降低而降低。

K)抗 原 糖 基 转 移 酶 的 <? 平 均 百 分 含 量 为

RSITWV，K)抗 原 聚 合 酶 的 <? 平 均 百 分 含 量 为

H[IYWV，单 糖 合 成 酶 的 <? 平 均 百 分 含 量 为

YJISYV，糖基转移酶与聚合酶的（< U ?）V含量显

著低于合成酶。大肠杆菌和志贺氏菌 K)抗原基因

簇的（< U ?）V含量为 RZV，显著低于基因组的平均

（< U ?）V含量（ZJV），说明了 K)抗原基因簇的外源

性［W］。

在 K)抗原基因簇中，血清型特异基因编码的

酶：糖基转移酶和聚合酶的（< U ?）V含量显著低于

合成酶，稀有密码子含量显著高于合成酶，这说明血

清型特异基因与保守的合成酶基因可能有着不同的

来源与进化过程。目前普遍认为，外源基因的（< U
?）V含量和稀有密码子含量会随着时间的推移而

逐步被宿主同化［SH］，因此糖基转移酶和聚合酶基因

可能是在更近的时期从其它低 <? 含量的细菌种属

中转移到大肠杆菌和志贺氏菌 K)抗原基因簇中的。

通过糖基转移酶和聚合酶基因在不同种属细菌表面

多糖抗原基因簇间的横向转移产生新的 K)抗原是

细菌 K)抗原进化可能的重要途径之一。

# $# 聚合酶二级结构的特征

K)抗 原 聚 合 酶 中 R 种 疏 水 氨 基 酸：亮 氨 酸

（9$2），异亮氨酸（N5$）和苯丙氨酸（D($）的含量很高，

三者的总含量平均达到 RSIWSV。通过对蛋白疏水

性的预测我们发现聚合酶普遍存在 [ B SR 个穿膜

区。聚合酶在细胞内膜和外膜之间的细胞周质中行

使功能，多个穿膜区的存在说明 K)抗原聚合酶是典

型的膜蛋白。K)抗原聚合酶被推测同时具有透性酶

WYRR 期 陶 江等：大肠杆菌和志贺氏菌 K)抗原糖基转移酶与聚合酶的生物信息学研究



的功能，其多个穿膜区可能构成一个内膜通道，通过

电化学势驱动脂载体回到胞质中，使脂载体可以循

环用于寡糖单位的合成［!"］。

通过对疏水区与亲水区拓扑结构的分析，我们

发现 #$抗原聚合酶在不同位置都存在一个长度超

过 %" 个氨基酸的位于细胞周质中的主要由亲水氨

基酸组成的环（&’’(），这一结果与已经鉴定功能的 )
个大肠杆菌和志贺氏菌 #$抗原聚合酶的蛋白拓扑

结构情况相一致［!"，!%］，我们的结果说明这样一个亲

水环在 #$抗原聚合酶中是广泛存在的。大的亲水

环的普遍存在使聚合酶显著区别于转运酶，转运酶

的多个穿膜区在整个蛋白中均匀分布［*，+］。我们比

较了具有相同 #$抗原的大肠杆菌和沙门氏菌的聚

合酶的氨基酸序列，结果显示亲水环有着比整个聚

合酶更高的保守性（表 )）。#$抗原的聚合过程发生

在细胞周质中，聚合酶在细胞周质中的亲水环对 #$
抗原的聚合可能起着重要作用，是可能的底物结合

位点和聚合活性位点所在区域。

表 ! 具有相同 "#抗原结构的大肠杆菌和沙门氏菌聚合酶氨基酸序列的比较

,-.&/ ) 0’1(-234’5 ’6 789 (2’:/354 ’6 ! ; "#$% -5< & ; ’()’*%"+ =3:> 3</5:3?-& #$-5:3@/5
# 4/2’:9(/ A135’ -?3< 3</5:3:9 ’6 :>/ 789 (2’:/35BC A135’ -?3< 3</5:3:9 ’6 :>/ (/23(&-413? &’’(BC

! ; "#$% #!DE -5< & ; ’()’*%"+ #%" D+ ED
! ; "#$% #DD -5< & ; ’()’*%"+ #D" DD F!
! ; "#$% #!!! -5< & ; ’()’*%"+ #%D EG *G

! $% 聚合酶对寡糖链的特异性

聚合酶催化形成的键为寡糖单位第一个单糖和

前一个寡糖单位最后一个单糖之间的二糖连接键，

但我们对寡糖单位间二糖键相同而寡糖单位组成不

同的 G 个 #$抗 原（ & ; ,#-.%% #G， & ; ,#-.%% #+，

& ; .-/’()’*%+’ #!，! ; "#$% #)F）的聚合酶基因的比

较发现，其蛋白序列一致性只有 !!C至 !GC，说明

聚合酶可能是以整个寡糖单位作为底物，对不同的

寡糖单位具有特异性，#$抗原聚合酶较低的序列一

致性可能源于寡糖单位组成的多样性。

通过对相同 #$抗原寡糖单位被温和型噬菌体

在不同位点特异性糖基化修饰产生的 % 种不同的大

肠杆菌 #$抗原血清型 #GG，#E% 和 #EE 的聚合酶比

较发现，其氨基酸序列的一致性为 ++H*C I !""C，

说明 #$抗原寡糖单位的糖基化修饰对聚合酶行使

功能没有影响。温和型噬菌体对大肠杆菌和志贺氏

菌 #$抗原的特异性糖基化修饰也发生在细胞周质

中［!G］，不同糖基化修饰的 #$抗原由基本上完全相同

的聚合酶聚合显示糖基化修饰过程是发生在聚合过

程之后的。

! $& 通过序列比对推测糖基转移酶可能的功能

我们通过比较 #$抗原基因簇中糖基转移酶基

因的一致性和寻找不同 #$抗原中相同的二糖键预

测了 G 组糖基转移酶可能的功能（表 %）。我们进一

步比较了催化形成 J$K&?A（!!!%）J$K-&LA? 和 J$
K&?A（!!!%）J$K&?LA? 的糖基转移酶的蛋白序列一

致性，为 GFC I D%C。大肠杆菌和志贺氏菌以 K&?$
LA? 或 K-&LA? 作为寡糖链的第一个糖，第一个糖的

合成和转移由 #$抗原基因簇以外的基因决定［!D］，较

高的蛋白序列一致性表明 #$抗原糖基转移酶对受

体是 K&?LA? 还是 K-&LA? 的特异性较低。根据这一

点，我们预测了另外 ) 组供体相同而受体分别为 K&$
?LA? 和 K-&LA? 的糖基转移酶的功能（表 %）。

利用糖基转移酶来合成重要的寡糖分子是刚刚

起步的一个领域，有巨大的应用前景。在已知序列

的约 )""" 种可能编码此类酶的基因中，人们只对大

约 %" 种的基因功能进行了研究。本文推测了 F 组

!) 个糖基转移酶催化的二糖键，可以在此基础上进

行生物学实验鉴定其功能。

表 % 推测的 ’ 组糖基转移酶的功能

,-.&/ % M2’(’4/< 6N5?:3’5 ’6 43O @2’N( @&9?’49&:2-546/2-4/4

K/5/ !B# 4/2’:9(/ K/5/ )B# 4/2’:9(/ J34-??>-23</ &35P-@/ ?-:-&98/<
.9 @&9?’49&:2-546/2-4/4

A135’ -?3< 3</5:3:9（C）

BQ313&-23:9（C）

#*0EB& ; .-/’()’*%+’ #* #*0!!B& ; ,#-.%% #* J$K&?A（!!!%）J$K-&LA? DEBED
1,.2B& ; ,#-.%% #D 1,3&B& ; ,#-.%% #+ J$K&?A（!!!%）J$K&?LA? D)BFF
#*0+B& ; ,#-.%% #! 1,.&B& ; ,#-.%% #G R$S>-(（!!!G）J$K&?LA? D!BF*
#*0+B! ; "#$% #!E) 1,45B! ; "#$% #)F R$TN?LA?（"!!%）J$K&?LA? +GB+F

#*0+B& ; .-/’()’*%+’ #% #*0!)B& ; ,#-.%% #E J$K-&（!!!%）J$K&?LA?BK-&LA? G%BF)
#*0EB! ; "#$% #F #*0)B! ; "#$% #E%B#EEB#GG J$U-5（!!!%）J$K&?LA?BK-&LA? D)BE"
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! "# $%抗原的糖基转移酶属于两个不同的糖基转

移酶超家族

糖基转移酶在生物体中广泛存在，按底物的结

构，反应的立体化学特征和序列一致性分为 !" 个家

族（糖 基 转 移 酶 家 族 #$!"，%&&’：(()*+,- ./01$+01 - *0(
2345）。近年来，来源于原核和真核的 #6 个不同家

族的糖基转移酶晶体结构的研究显示，虽然糖基转

移酶的氨基酸序列具有高度多样性，却只存在两个

糖基转移酶超家族：糖基转移酶超家族 3 和糖基转

移酶超家族 7。超家族 3 的糖基转移酶的结构为两

个紧密相连的结构域共同组成一个圆锥体，在其顶

部形成一个结合底物的口袋状区域。超家族 3 的

糖基转移酶都含有一个结合二价金属离子（多为

8/9 : ）的“;<;”基 序，“;<;”基 序 是 一 个 序 列 为

;<;、;;< 或 <;; 的天冬氨酸富含区［#!］，其中 < 代

表任意氨基酸。超家族 7 的糖基转移酶由两个拓

扑结构相似的结构域组成，两个结构域之间有一个

容纳底物的缝隙［#!］。

通过对 =*)+ 蛋白基序数据库的搜索，我们发现

##6 个 >$抗原糖基转移酶中大部分是糖基转移酶家

族 # 和家族 9 的成员，其中 ?! 个属于糖基转移酶家

族 9（! 值 @ #AB C DE B F ?A6 C DE B" ），?G 个属于糖基

转移酶家族 #（! 值 @ !A6 C DE 9 F #AH C DE B"）。在已

知晶体结构的糖基转移酶中，"#$%&&’( (’)*%&%( 中的

I’13 是糖基转移酶家族 9 的成员，属于糖基转移酶

超家族 3；+,-$.&#*./(%( .0%12*#&%( 中的 J&*7 是糖基转

移酶家族 # 的成员，属于糖基转移酶超家族 7。我

们通过进一步分析发现，?! 个属于家族 9 的糖基转

移酶在蛋白的氨基端一侧都含有两个天冬氨酸（;）

富含区，其中第二个天冬氨酸富含区为“;<;”基序，

这是超家族 3 成员的典型特征，因此这 ?! 个糖基转

移酶家族 9 的成员属于糖基转移酶超家族 3。由于

糖基转移酶超家族 7 的成员在一级序列上没有明

显的特征，我们对 ?G 个糖基转移酶家族 # 的成员用

?;$=II8 进行了高级结构的预测，它们都被预测为

糖基转移酶超家族 7 的成员（! 值 @ 9A"? C DE 9 F
KA## C DE !）。>$抗原糖基转移酶虽然功能相近，作

用区域相同，但其高级结构却分别属于两个有明显

区别的蛋白超家族，这说明了 >$抗原糖基转移酶来

源的多样性，也暗示了宿主的此类基因通过基因漂

移进入细菌表面抗原基因簇的可能。
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!""# 年中国微生物学会学术年会

征文通知

由中国微生物学会主办、广西微生物学会承办“8<<> 年中国微生物学会学术年会”定于 8<<> 年 ** 月中下旬在广西南宁召

开，中国微生物学会、广西微生物学会热忱欢迎全国从事微生物学研究、开发的专家学者到气候宜人、景色秀丽的绿城南宁做

客壮乡，此次会议将为与会代表提供一次进行学术交流和展示各自研究成果的极好机会。同时对西部地区微生物学科的发

展产生积极促进作用。会议热忱欢迎与微生物学有关的生产厂家、公司赞助会议并前往会场展示自己产品。

学术年会的主题为：

微生物对人类的贡献、!$ 世纪微生物学和微生物技术的发展方向。

会议分大会报告和分会场学术交流（分 9 个分会场）

分会场的主题分别为：

第一分会场：微生物资源与社会可持续发展

第二分会场：微生物与人类健康

第三分会场：微生物与社会经济发展

为进一步提高会议的学术交流水平，此次年会的大会报告采用公开申请方式，凡中国微生物学会会员在微生物学科相关

方向进行的前沿性研究、取得的最新研究进展、具有代表性的学术观点、在国际上处于先进地位的科研成果皆可参加大会报

告的申请，所有申请的大会报告（约 9<<< 字）均需在 ? 月 9* 日前报送中国微生物学会办公室，统一经专家评定后，由常务理事

会讨论确定。中国微生物学会 *= 个专业委员会和分会同时可以推荐大会报告人选。

现向全国微生物学科技工作者征集会议论文，论文内容以年会主题和分会场主题为准，涉及基础、工、农、医、兽医微生物

学等多方面研究进展。

征文要求：

*P与会者可提交未公开发表的论文摘要（限 ><< 字）格式要求如下：题目：三号宋体；作者和作者地址（包括 ;6L’&D 地址）：

五号楷体；正文：小四号宋体。 （下转第 9]\ 页）
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