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基于多肽质谱检测的丝绸细菌劣化机理研究
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　　摘　要：为研究丝绸文物的微生物劣化降解机理，选取铜绿假单胞菌和嗜麦芽窄食单胞菌对丝织品进行模拟劣

化，并通过扫描电子显微镜和傅里叶红外光谱分别观察了丝绸劣化后微观形貌和二级结构的变化，同时对丝绸的劣

化降解液进行了基于蚕丝蛋白数据库匹配的多肽质谱检测，以揭示２种细菌对丝绸蛋白的降解机理。结果显示：丝

绸纤维表面经劣化后发生了纵向剥离；２种细菌对丝绸纤维无定形区的降解程度比结晶域高；降解的丝绸蛋白绝大

多数为重链和轻链以外的其他蛋白，且嗜麦芽窄食单胞菌对丝蛋白的整体破坏能力强于铜绿假单胞菌；将组成重链

蛋白的氨基酸残基分成了 Ｈｅａｄｅｒ、Ｌｉｎｋｅｒ、（ＧＸ）ｎ和Ｃ－ｔｅｒ　４个基序，对其进行降解分析，结果表明 Ｈｅａｄｅｒ和Ｌｉｎｋｅｒ
基序处的氨基酸残基相较于（ＧＸ）ｎ和Ｃ－ｔｅｒ基序更易断裂，细菌对Ｌｉｎｋｅｒ基序的破坏能力差异是影响重链蛋白降

解效果的重要因素；丝蛋白链中无定形区的破坏会暴露丝蛋白大分子链上的微晶体嵌段，进一步加剧丝肽溶出，导

致丝织品逐渐降解。该研究为探索古代丝绸的微生物劣化机理研究提供了一种新思路。
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０　引　言

　　古代丝织品是古老中华文明的重要象征，承载
了各个历史时期的政治、经济和文化信息［１］。丝织
品文物在长期埋藏的过程中遭受了不同程度的损

坏，丢失了其蕴含的历史文化信息，破坏了其科学与
文化价值［２］。因此，关于古代丝织品的降解、修复和
保存的研究是文物研究的焦点，其中有关丝织品劣
化机理的研究是修复和保存工作的前提［３］。

蚕丝纤维以氨基酸残基作为基本构建单元，是
一种具有优异机械性能的蛋白质高聚物［４－６］。天然
蚕丝纤维主要由丝素蛋白和丝胶２种蛋白质组成，
其中：丝素蛋白由３９０ｋＤａ的重链和２６ｋＤａ的轻链
组成，两者通过分子间二硫键连接形成复合物，该复
合物通过疏水作用以６∶１的比例结合糖蛋白（Ｐ２５）
形成一个胶束单元；丝胶则起到了胶水的作用，将两
条丝素纤维固定在一起［７－８］。因此，丝织品材料易受
物理化学和生物等因素的劣化。关于物理化学因素
的影响作用研究主要集中在酸［９］、碱［１０］、光和热［１１］

等，而有关生物因素的影响作用研究主要集中在生
物酶的降解作用［１２－１４］。目前，关于丝织品的劣化机
理研究主要关注残留丝纤维结构和丝蛋白组成这两

方面。丝纤维结构方面的研究，考察的主要对象是
降解后残存丝蛋白大分子链通过分子间作用力形成

的二级结构［１５］和特定重复的氨基酸序列形成的结

晶域［１６］；而丝蛋白组成方面的研究，考察对象主要
是分子量和特征蛋白相对含量的变化［１７］。

近年来，高通量检测逐渐成为研究生物降解机
理的重要技术之一，目前也被应用于丝织品文物的
微生物劣化研究。Ｓｚｕｌｃ等［１８］使用高通量光照测
序、表面辅助激光解吸／电离质谱对银纳米颗粒增强
靶标（１０９Ａｇ　ＳＡＬＤＩ）和激光消解－远程电喷雾电
离－选择反应监测环境质谱成像（ＬＡＲＥＳＩ　ＭＳＩ），对

１８世纪古丝绸样品表面微生物及其代谢物的多样

性进行表征，阐明了生物体及其代谢物的空间关系。

Ｂｒｚｏｚｏｗｓｋａ等［１９］通过１６ＳｒＲＮＡ测序，对约翰三
世国王宫殿博物馆历史丝绸天鹅绒纺织品上的细菌

多样性进行评估，发现保存程序和气流对微生物种
群结构几乎没有影响。杨弢［２０］构建了１６ＳｒＲＮＡ
基因克隆文库，对徐州狮子山楚王陵墓葬的微生物
菌落结构进行分析，发现嗜麦芽窄食单胞菌为腐蚀
丝绸的主要微生物。
微生物对丝织品的劣化是多方面降解的综合效

果，劣化过程中微生物分泌的有机酸和微生物蛋白
酶均会对丝纤维产生破坏作用［２１］。Ｓｅｖｅｓ等［２２］对
土壤中的微生物进行分离后对丝织物进行生物降

解，发现假单胞菌属对蚕丝蛋白有着广泛的降解能
力。因此，本文选取土壤中常见的铜绿假单胞菌［２３］

和嗜麦芽窄食单胞菌对丝织品进行劣化，以模拟古
代丝织品的微生物退化过程；并对劣化后的丝绸样
品进行了形貌表征和二级结构变化分析，同时对丝
绸的细菌劣化液进行了基于蚕丝蛋白数据库匹配的

多肽质谱检测，以评估细菌对丝绸文物的劣化作用，
揭示丝绸的细菌降解机理。本文所采取的研究方法
可为古代丝织品劣化机理研究提供新思路，研究结
果可为丝织品的生物退化机制相关研究提供参考。

１　实验部分

１．１　实验材料和主要仪器设备

　　实验材料：现代丝绸购自杭州富丝工贸有限公
司；葡萄糖（Ｃ６Ｈ１２Ｏ６）、磷酸二氢钾（ＫＨ２ＰＯ４）、磷
酸氢二钾（Ｋ２ＨＰＯ４）、硫酸铵（（ＮＨ４）２ＳＯ４）、硫酸
镁（ＭｇＳＯ４·Ｈ２Ｏ）、氯化钙（ＣａＣｌ２·２Ｈ２Ｏ）、硫酸亚
铁（ＦｅＳＯ４·７Ｈ２Ｏ）、硼酸（Ｈ３ＢＯ３）、氯化钴（ＣｏＣｌ２·

６Ｈ２Ｏ）、硫酸锌（ＺｎＳＯ４·７Ｈ２Ｏ）、氯化锰（ＭｎＣｌ２·

４Ｈ２Ｏ）、钼酸钠（ＮａＭｏＯ４·２Ｈ２Ｏ）、氯化镍（ＮｉＣｌ２·

６Ｈ２Ｏ）和氯化铜（ＣｕＣｌ２·２Ｈ２Ｏ）均购自美国阿拉丁
工业公司；乙腈（ＡＣＮ，质谱级）购自美国赛默飞公
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司；甲酸（ＦＡ，质谱级）、碳酸氢铵（质谱级）、二硫苏
糖醇（ＤＴＴ，分析纯）、碘乙酰胺（ＩＡＡ，分析纯）均购
自美国默克公司；嗜麦芽窄食单胞菌和铜绿假单胞
菌购自北京百欧博伟生物技术公司。
实验仪器：ＦＡ２１０４型电子天平（上海舜宇恒平

科学仪器有限公司）、ＢＰＨ－９０４２恒温培养箱（上海
一恒科学仪器有限公司）、Ｓａｒｔｏｒｉｕｓ　ＢＰ２１１ｄ分析天
平（瑞士赛多利斯）、Ｇｅｍｉｎｉ　ＳＥＭ　５００型场发射扫
描电子显微镜（德国卡尔蔡司）、Ｔｅｎｓｏｒ　２７型红外
光谱仪（德国布鲁克）、Ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｏｒ　ｐｌｕｓ型真空离
心浓缩仪（德国艾本德）、Ｍｉｃｒｏｆｕｇｅ　２２ＲＣｅｎｔｒｉｆｕｇｅ
型低温高速离心机（美国贝克曼库尔特）、ＭＸ－Ｓ型涡
旋仪（美国赛洛捷克）、Ｅａｓｙ－ｎＬＣ　１２００型毛细管高效
液相色谱仪（美国赛默飞）和 Ｑ　ＥｘａｃｔｉｖｅＴＭ　Ｈｙｂｒｉｄ
Ｑｕａｄｒｕｐｏｌｅ－ＯｒｂｉｔｒａｐＴＭ　Ｍａｓｓ　Ｓｐｅｃｔｒｏｍｅｔｅｒ型电喷雾－
组合型离子阱Ｏｒｂｉｔｒａｐ质谱仪（美国赛默飞）。

１．２　实验方法

１．２．１　丝织品细菌劣化实验

　　细菌培养基配制方法参考文献［２４］，具体如下：
分别取３．００ｇ　Ｃ６Ｈ１２Ｏ６、０．６９４ｇ　ＫＨ２ＰＯ４、０．８５４ｇ
Ｋ２ＨＰＯ４、１．２３４ｇ（ＮＨ４）２ＳＯ４、０．４６０ｇ　ＭｇＳＯ４·

Ｈ２Ｏ、０．１７６ｇ　ＣａＣｌ２·２Ｈ２Ｏ、０．００１ｇ　ＦｅＳＯ４·７Ｈ２Ｏ
和５ｍＬ微量金属溶液，完全溶解于１Ｌ纯水中，常
规高压灭菌备用（１２１℃，２０ｍｉｎ）。微量金属溶液
的配方为：６０ ｍｇ　Ｈ３ＢＯ３，４０ ｍｇ　ＣｏＣｌ２·６Ｈ２Ｏ，

２０ｍｇ　ＺｎＳＯ４·７Ｈ２Ｏ，６ｍｇ　ＭｎＣｌ２·４Ｈ２Ｏ，６ｍｇ
ＮａＭｏＯ４·２Ｈ２Ｏ，４ｍｇ　ＮｉＣｌ２·６Ｈ２Ｏ，２ｍｇ　ＣｕＣｌ２·

２Ｈ２Ｏ和１ＬＨ２Ｏ。
将嗜麦芽窄食单胞菌和铜绿假单胞菌接种于液

体培养基中，置于３７℃恒温培养箱中培养１８ｈ，获
得细菌种子液。现代丝绸灭菌后用无菌水冲洗３遍
以去除表面杂质，室温下晾于超净台上，风干后裁剪
成２ｃｍ×５ｃｍ的均匀碎片，并取同等数量的丝绸
碎片放入装有５０ｍＬ无菌培养基的锥形瓶中；加入

２种细菌种子液各５０μＬ，用封口膜封住瓶口，在

３７℃恒温培养箱中３０ｄ。以无菌培养基中加入丝
绸碎片作为对照组。

１．２．２　劣化丝绸样品和劣化液的收集

　　劣化结束后取出丝绸碎片，纯水冲洗６遍，并晾
置于超净台风干，得到嗜麦芽窄食单胞菌老化丝绸
样和铜绿假单胞菌老化丝绸样；对照组中的丝绸碎
片作为丝绸对照样。残留的丝绸降解液用一次性无
菌过滤器（孔径为０．２５μｍ亲水膜）过滤处理，收集
液体。嗜麦芽窄食单胞菌劣化液命名为Ｓ劣化液，

铜绿假单胞菌命名为Ｐ劣化液；对照组中残留的劣
化液命名为对照液。

１．２．３　劣化液前处理

　　在劣化液中加入终浓度为１０ｍｍｏｌ／Ｌ　ＤＴＴ溶
液，于５６ ℃水浴中还原１ｈ；然后加入终浓度为

５０ｍｍｏｌ／Ｌ的ＩＡＡ 溶液进行烷基化，避光反应

４０ｍｉｎ。随后使用自填脱盐柱脱盐，于４５℃真空离
心浓缩仪中挥干剩余溶剂，色谱分析前重悬于

１０μＬ　０．１％甲酸溶液中。

１．３　测试与表征

１．３．１　形貌表征

　　将２种细菌处理的劣化样和对照丝绸样用碳导
电胶固定在样品台上，喷金１８０ｓ，然后通过扫描电
子显微镜对样品形貌进行表征。

１．３．２　红外光谱及二级结构分析

　　采用傅里叶红外光谱仪对丝绸老化样进行红外
光谱和二级结构变化分析，波数范围为４０００～４００
ｃｍ－１。二级结构的变化由酰胺Ⅰ区［２５］（１７００～１６００
ｃｍ－１）的峰拟合得到，其中１６３７～１６１６ｃｍ－１处的峰

面积归属于β－折叠，其余归属于无定形区。具体步
骤如下：采用傅里叶去卷积法确定峰值位置，固定峰
中心，设置峰宽和峰面积为最小值０，容差设置为１
×１０－６；迭代拟合，直至收敛。

１．３．３　多肽质谱检测

　　将重悬后的劣化液进行色谱分离，装载样品体
积为５μＬ，每个组分分析时长为６０ｍｉｎ，总流速为

６００ｎＬ／ｍｉｎ。流动相Ａ为０．１％甲酸溶液，流动相

Ｂ为２０．０％的０．１％甲酸溶液和８０．０％乙腈。液相
梯度如下：０～１ ｍｉｎ，Ｂ 液线性梯度从０．０％～
６．０％；１～５ｍｉｎ，Ｂ液线性梯度从６．０％到９．０％；

５～２０ｍｉｎ，Ｂ液线性梯度从９．０％～１４．０％；２０～
５０ｍｉｎ，Ｂ 液线性梯度从１４．０％～３０．０％；５０～
５８ｍｉｎ，Ｂ 液线性梯度从３０．０％～４０．０％；５８～
６０ｍｉｎ，Ｂ液线性梯度从４０．０％到９５．０％。
质谱分析条件为：喷涂电压为２．２ｋＶ，毛细管

温度设置为２７０℃。一级质谱分辨率：７００００　ｍ／ｚ，

ＡＧＣ　ｔａｒｇｅｔ：３×１０６，一级最大ＩＴ：６０ｍｓ，质谱前驱
体ｍ／ｚ范围：３００～１４００；二级质谱每次全扫描后触
发采集２０个最高强度母离子的二级质谱图谱，二
级质谱分辨率：１７５００　ｍ／ｚ，ＡＧＣ　ｔａｒｇｅｔ：５×１０４，二
级最大ＩＴ为８０ｍｓ，ＭＳ２激活类型为ＨＣＤ，激活时
间为６０ｍｓ，归一化碰撞能量为２７ｅＶ。
质谱原始数据使用Ｂｙｏｎｉｃ检索蚕丝蛋白数据

库，检索参数如下：蛋白质固定修饰为甲酰胺甲基
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化；可变修饰为氧化；酶特异性设置为非特异性；最
大遗漏酶切位点设置为３条；前体碎片离子质量误
差设置为２０ｍｍｕ；二级质谱误差为０．０２Ｄａ；仅选
择高置信度鉴定的肽进行下游蛋白鉴定分析。

２　结果与分析

２．１　样品形貌分析

　　图１为丝绸对照样和细菌老化丝绸样的ＳＥＭ

图。从图１中可以看出：丝绸对照样纤维表面光滑，
未见明显缺陷；经嗜麦芽窄食单胞菌和铜绿假单胞
菌劣化后的丝纤维表面均出现了纤丝剥离的现象，
剥落的纤丝伴有残留的菌体，表明细菌劣化作用开
始于纤维表面；嗜麦芽窄食单胞菌产生的机械损伤
是轴向劈裂方式，铜绿假单胞菌则是沿着纤维轴向
从表面开始层层剥离，产生的微纤丝随即进入劣化
液，有利于进一步降解产生丝肽。

图１　丝绸对照样和细菌老化丝绸样的ＳＥＭ图

２．２　红外光谱及二级结构变化分析

　　为分析丝纤维链结构的劣化情况和二级结构的
变化，对丝绸对照样和细菌老化样进行红外光谱分
析，结果如图２所示。１６５２ｃｍ－１和１２３０ｃｍ－１处的

特征吸收峰分别归属于酰胺Ⅰ区和酰胺Ⅲ区的无规
卷曲构象，１５１５ｃｍ－１和１４４６ｃｍ－１处的特征吸收峰

归属于酰胺Ⅱ的β－折叠构象，９９７ｃｍ－１和９７６ｃｍ－１

则分别归属于蚕丝蛋白特征序列 Ｇｌｙ－Ａｌａ的ＣＨ３

和Ｇｌｙ－Ｇｌｙ的Ｃ—Ｃ骨架伸缩振动。β－折叠构成蚕
丝蛋白结晶结构域，其含量决定了丝纤维的结晶
度［１６］。图２（ａ）显示：经３０ｄ的细菌劣化后，１６５２、

１５１５、１４４６、１２３０、９９７ｃｍ－１和９７６ｃｍ－１处的特征吸

收峰均较明显。对酰胺Ⅰ区进行峰拟合，得到图２（ｂ）
中的丝纤维构象变化。经细菌劣化后β－折叠结构含
量明显上升，无定形区含量下降，说明细菌对无定形
区降解程度大于对结晶结构域的降解程度。

图２　丝绸对照样和细菌老化样的红外光谱图和二级结构含量图

２．３　丝绸蛋白降解分析

２．３．１　细菌对丝绸蛋白整体水平的降解分析

　　为了从分子水平评估细菌降解丝织品的能力以
及降解规律，本文对丝织品的劣化液进行基于蚕丝
蛋白数据库的多肽质谱检测。图３（ａ）为劣化液中
溶出丝肽归属的丝蛋白数目。对照液、Ｓ劣化液和

Ｐ劣化液中检测到的丝肽分别归属于１７、９８个和５３
个蚕丝蛋白，表明丝纤维经过细菌降解作用后，更多
的丝蛋白降解成肽段进入到劣化液中，且嗜麦芽窄

食单胞菌对丝蛋白降解多样性的增加效果更显著。
图３（ｂ）为归属于轻链蛋白、重链蛋白和其他蛋白的
丝肽数目分析。对照液、Ｓ劣化液和Ｐ劣化液中分
别检测到２７、２４８４条和６３１条丝肽序列，其中：对照
液中检测到的丝肽来自重链蛋白和轻链蛋白以外的

其他蛋白，表明丝织品在培养基中浸泡的３０ｄ中仅
有少部分其他蛋白发生降解，蚕丝的主要蛋白（重链
和轻链）并未发生降解。Ｓ劣化液和Ｐ劣化液中检
测到的丝肽序列大部分也来自其他蛋白，其中：Ｓ劣
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化液中检测到３１３条来自重链蛋白的丝肽序列，１９７
条来自于轻链蛋白的丝肽序列；而Ｐ劣化液中检测
到１５４条来自重链蛋白的丝肽序列，１６５条来自于
轻链蛋白的丝肽序列。以上结果表明这２种细菌均

能对丝蛋白重链和轻链进行破坏降解，且嗜麦芽窄
食单胞菌对重链蛋白的降解强于对轻链蛋白。相比
铜绿假单胞菌，嗜麦芽窄食单胞菌对蛋白的降解更
广泛，对丝蛋白的降解能力更显著。

图３　丝绸的细菌劣化液中溶出丝肽的归属蛋白数目及检测到的溶出丝肽序列数目

２．３．２　细菌对丝绸重链蛋白的降解分析

　　重链蛋白是丝素蛋白的主要组成部分，同时包
含了形成结晶结构域的规整重复的氨基酸序列，如

ＧＡＧＡＧＳ、ＧＡＧＡＧＹ和 ＧＡＧＡＧＶ等和形成无规
卷曲结构的氨基酸序列［６，１５］。因此对重链蛋白进行
降解分析，可以推断出２种细菌对松散和规整结构
域的破坏倾向。为了更直观地揭示重链蛋白降解规
律，将组成重链蛋白大分子链的氨基酸残基序列分
成４个基序：Ｈｅａｄｅｒ、（ＧＸ）ｎ、Ｌｉｎｋｅｒ和Ｃ－ｔｅｒ，其中
Ｌｉｎｋｅｒ基序连接两个相邻的（ＧＸ）ｎ 基序［２６］。因
此，根据重链丝肽序列Ｎ端断裂位置判断该丝肽归
属的重链蛋白基序，通过检测丝肽序列的相对丰度
表征４个基序的破坏程度，由此可推断这２种细菌
的降解行为。将检测到归属于重链蛋白的丝肽序列
按相对丰度从上之下依次排列，并对其进行归属蛋
白的判断，结果见表１。从表１可见，Ｓ劣化液中检
测到相对丰度前１０的来自重链蛋白的肽段序列依次
为 ＤＥＩＩ、ＤＥＩＩＲＤＡＳ、ＧＡＧＴ、ＴＦＶＩＴ、ＹＦＧＳＤＶＴ、

ＧＳＳＧＦＧＰＹ、ＩＴＴＫＫ、ＧＹＥＹＡＷ、ＧＹＧＡＧＶＧＡ 和

ＤＹＦ，而Ｐ劣化液中检测到相对丰度前１０的来自重
链蛋白的肽段序列依次为ＴＦＶＩＴ、ＤＦＤＥＤＹＦＧＳＤＶＴ
ＶＱ、ＤＦＤＥＤＹＦＧＳ、ＴＴＤＥＩＩＲＤＡＳＧＡＶＩＥＥ、ＹＡＷ、

ＮＩＮＤＦＤＥＤＹＦＧＳ、ＦＤＥＤＹＦＧＳＤＶＴＶＱ、ＥＳＩＶＥＥＤＶ
ＬＭＫＴＬ、ＩＮＤＦＤＥＤＹＦＧＳ和ＤＡＧＡＹＳＱＳＧＰＹＶＳＮ。

ＴＦＶＩＴ为这２种细菌降解丝蛋白后产生的共同可
溶性丝肽。表１进一步显示：重链蛋白中的 Ｈｅａｄｅｒ
和Ｌｉｎｋｅｒ处的氨基酸残基相较其他两个基序更容
易断裂，嗜麦芽窄食单胞菌对形成结晶结构域的
（ＧＸ）ｎ基序降解效果显著；而铜绿假单胞菌对重链
蛋白的降解则集中在 Ｈｅａｄｅｒ处。这说明嗜麦芽窄

食单胞菌对规整和无序氨基酸序列均有较强的破坏

能力，而铜绿假单胞菌对形成松散结构域的无序氨
基酸序列的破坏能力更强。
为了更全面地得到蛋白降解规律，按上述方法

对劣化液中所有来自重链蛋白的丝肽序列进行基序

归属，结果如图４所示。从图４可看出：Ｓ劣化液和

Ｐ劣化液中重链蛋白的溶出丝肽按比例依次均来自

Ｈｅａｄｅｒ、Ｌｉｎｋｅｒ、（ＧＸ）ｎ和Ｃ－ｔｅｒ基序，表明在２种
细菌作用下 Ｈｅａｄｅｒ中的氨基酸残基最容易遭到断
裂；Ｓ劣化液中来自于 Ｈｅａｄｅｒ、Ｌｉｎｋｅｒ、（ＧＸ）ｎ的丝
肽序列比例较为接近，而Ｐ劣化液中的丝肽来自于

Ｈｅａｄｅｒ的比例高达６８％，表明铜绿假单胞菌对由
无规氨基酸序列组成的松散结构域降解能力较强而

呈现显著的倾向性，且嗜麦芽窄食单胞菌单胞菌对
松散和规整结构域的降解破坏能力相近；对Ｌｉｎｋｅｒ
的破坏有利于使形成结晶域的（ＧＸ）ｎ基序暴露在
劣化液中形成微晶体嵌段，进一步对（ＧＸ）ｎ中的规
整序列进行降解。因此，可推测嗜麦芽窄食单胞菌
对Ｌｉｎｋｅｒ的破坏能力更强决定了嗜麦芽窄食单胞
菌对重链蛋白的降解效果比铜绿假单胞菌明显（图

３）。综上可推断丝织品的细菌降解规律：随着丝蛋
白大分子链上无规序列形成的松散结构域的降解，
使得越来越多规整序列形成的微晶体嵌段逐渐暴露

在劣化液中，从而导致更多的丝肽溶出，最终实现丝
蛋白的完全降解。

３　结　论

　　本文对嗜麦芽窄食单胞菌和铜绿假单胞菌劣化
丝织品后的降解液进行基于蚕丝蛋白数据库的多肽

质谱检测，同时对劣化后的丝绸样进行了微观形貌
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　　　　 表１　Ｓ劣化液和Ｐ劣化液中相对丰度前１０的肽段序列

劣化液种类 肽段序列 肽段得分 相对丰度 所属基序

Ｓ劣化液

Ｐ劣化液

ＤＥＩＩ　 ７４．４　 １５６６１００００００ Ｈｅａｄｅｒ
ＤＥＩＩＲＤＡＳ　 ３９３．９　 ５６０８８０００００ Ｈｅａｄｅｒ
ＧＡＧＴ　 ９１．３　 ４３４７３０００００ Ｌｉｎｋｅｒ
ＴＦＶＩＴ　 ２５６．８　 ２３５６００００００ Ｈｅａｄｅｒ
ＹＦＧＳＤＶＴ　 ３３６．４　 １４１１４０００００ Ｈｅａｄｅｒ
ＧＳＳＧＦＧＰＹ　 ４９０．６　 ９７７６０００００ Ｌｉｎｋｅｒ
ＩＴＴＫＫ　 ２３．９　 ８４４４８００００ Ｈｅａｄｅｒ
ＧＹＥＹＡＷ　 ３１７．８　 ８０１８７００００ Ｌｉｎｋｅｒ
ＧＹＧＡＧＶＧＡ　 ３２８．２　 ７８６６９００００ （ＧＸ）ｎ

ＤＹＦ　 １６８．０　 ５４９６１００００ Ｈｅａｄｅｒ
ＴＦＶＩＴ　 ３０１．８　 ８１４９４００００ Ｈｅａｄｅｒ

ＤＦＤＥＤＹＦＧＳＤＶＴＶＱ　 ３５５．３　 ４６１４８００００ Ｈｅａｄｅｒ
ＤＦＤＥＤＹＦＧＳ　 ３８１．５　 ３８５３１００００ Ｈｅａｄｅｒ

ＴＴＤＥＩＩＲＤＡＳＧＡＶＩＥＥ　 ４０４．１　 ３５５４２００００ Ｈｅａｄｅｒ
ＹＡＷ　 １５９．８　 ３２７４１００００ Ｈｅａｄｅｒ

ＮＩＮＤＦＤＥＤＹＦＧＳ　 ３５０．３　 ２８１０３００００ Ｈｅａｄｅｒ
ＦＤＥＤＹＦＧＳＤＶＴＶＱ　 ３２９．５　 １８０２９００００ Ｈｅａｄｅｒ
ＥＳＩＶＥＥＤＶＬＭＫＴＬ　 ２６２．８　 １８０２９００００ Ｈｅａｄｅｒ
ＩＮＤＦＤＥＤＹＦＧＳ　 ２７０．０　 １５２４０００００ Ｈｅａｄｅｒ

ＤＡＧＡＹＳＱＳＧＰＹＶＳＮ　 ４２０．３　 １３４９２００００ Ｈｅａｄｅｒ

图４　劣化液中溶出重链蛋白丝肽所占各个基序的比例

观察和二级结构分析，主要结论如下：

ａ）经过细菌劣化作用，丝蛋白纤维发生轴向撕
裂，从表面向轴中心逐步产生物理损伤，这对微纤丝
的剥落和进一步降解有促进作用。

ｂ）２种细菌对丝蛋白中的无定形区均有较强的
破坏能力，嗜麦芽窄食单胞菌对规整结构域蛋白的
降解能力强于铜绿假单胞菌。

ｃ）细菌劣化作用会促使丝蛋白降解，主要为重
链和轻链蛋白以外的其他蛋白；２种细菌降解丝绸
后劣化液中溶出丝肽的多样性增加存在差异性，相
比铜绿假单胞菌，嗜麦芽窄食单胞菌对丝蛋白的降
解能力更强，作用的目标蛋白更广泛。

ｄ）Ｌｉｎｋｅｒ基序的氨基酸残基发生断裂，促使

（ＧＸ）ｎ形成的微晶体嵌段暴露，有利于重链蛋白结
晶域的破坏，促使其进一步降解；细菌对Ｌｉｎｋｅｒ基
序的破坏能力是影响重链蛋白的降解效果的重要

因素。
本文通过观察纤维劣化前后微观形貌、二级结

构产生的变化及蛋白分子层面的降解来揭示细菌对

丝绸的降解机理，所采取的研究方法可为古代丝织
品劣化机理研究提供新思路。该研究结果有助于评
估细菌在丝织品生物退化过程中的重要性，为后续
微生物代谢物和蛋白酶等单因素对丝织品的降解机

理研究提供参考，有助于进一步提出预防丝织品文
物生物侵害的有效措施。
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