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摘要：　采用形态学、生理生化和分子生物学方法对菌株Ｒ１８进行菌种鉴定。通过基因组测序和生物信息学

比较，进一步分析其分类地位和生物学特性，并在基因组水平上探讨该菌株红色素的合成基因簇和代谢路径。

结果表明：菌株Ｒ１８最佳生长条件为温度３０～３７℃，ｐＨ值６～８，ＮａＣｌ质量浓度０～１０ｇ·Ｌ
－１；菌株Ｒ１８与

粘质沙雷氏菌模式菌株 ＡＴＣＣ１３８８０的１６ＳｒＤＮＡ相似度为９９．８６％，基因组平均核苷酸均一性和数字

ＤＮＡＤＮＡ杂交值分别为９８．７３％，８９．５％，均高于物种界定阈值，属于同一个物种；菌株Ｒ１８灵菌红素合成

基因簇全长３５０２１ｂｐ，包含２９个基因，其中，４个核心合成基因、１０个补充的合成基因、１个调控基因、１个转

运基因及１３个其他基因，具有完整的灵菌红素合成代谢途径。
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沙雷氏菌属于细菌界、变形菌门、γ变形菌纲、肠杆菌目、肠杆菌科，该属包含粘质沙雷氏菌

（犛犲狉狉犪狋犻犪犿犪狉犮犲狊犮犲狀狊）、嗜 线 虫 沙 雷 氏 菌 （犛犲狉狉犪狋犻犪 狀犲犿犪狋狅犱犻狆犺犻犾犪）、嗜 昆 虫 沙 雷 氏 菌

（犛犲狉狉犪狋犻犪犲狀狋狅犿狅狆犺犻犾犪）和泉居沙雷氏菌（犛犲狉狉犪狋犻犪犳狅狀狋犻犮狅犾犪）等２３个物种（ｈｔｔｐｓ：∥ｌｐｓｎ．ｄｓｍｚ．ｄｅ／ｇｅ

ｎｕｓ／ｓｅｒｒａｔｉａ），其中，粘质沙雷氏菌是模式种，包含产灵菌红素的Ａ１，Ａ２／Ａ６生物型和不产灵菌红素的

Ａ３，Ａ４，Ａ５／Ａ８及ＴＣＴ等生物型。Ａ３和Ａ４生物型无处不在，Ａ５／Ａ８及ＴＣＴ生物型主要来源于医院

病人临床样品，Ａ１，Ａ２／Ａ６生物型主要分布于自然环境中
［１］。粘质沙雷氏菌也是一类生防菌，可生产多

种具抗生性代谢产物，如灵菌红素、脂肽、碳青霉烯、细菌素等，具有抗菌、杀虫、杀藻、抗疟疾、抗肿瘤、免

疫抑制、促进植物生长等作用［２５］。产灵菌红素的粘质沙雷氏菌菌落呈红色、酒红色或粉红色，无明显扩

散性，菌种资源容易从普通环境样品中获取，生物安全性较高，因此，近年来其成为高校“细菌画”创作中

使用频率最高的菌种之一，第７届全国微生物培养皿艺术大赛１５３幅作品中，有６２幅作品将粘质沙雷

氏菌作为“红色颜料”进行作品创作，深受广大师生好评［６］。

在筹办华侨大学微生物培养皿艺术比赛时，从健康人体皮肤表面分离到一株产红色素菌株Ｒ１８，其

菌落颜色鲜红靓丽，是“细菌画”创作的绝佳“颜料”。为了更安全且有针对性地将该菌株应用于微生物

学实验教学和学生科创活动中，本文采用形态学、生理生化和分子生物学方法对菌株Ｒ１８进行菌种鉴

定，通过基因组测序和生物信息学分析，进一步分析其分类地位和生物学特性。

１　材料与方法

１．１　实验材料

１．１．１　菌株　沙雷氏菌株Ｒ１８来源于健康人类皮肤表面，保藏于中国海洋微生物菌种保藏管理中心，

保藏号为 ＭＣＣＣ１Ｋ０８６４３，生物危害等级为４类。

１．１．２　主要仪器和试剂　ＭｕｌｔｉｓｋａｎＦＣ型酶标仪（美国ＴｈｅｒｍｏＦｉｓｈｅｒ公司）；Ｃｅｎｔｒｉｆｕｇｅ５４１７Ｒ型低

温高速离心机（德国Ｅｐｐｅｎｄｏｒｆ公司）；１１４型高速离心机（德国Ｓｉｇｍａ公司）；ＧＥ９６１２ＴＳ型基因扩增

仪（浙江省杭州市柏恒科技有限公司）；ＤＴ９３３型微量振荡器（江苏省大唐医疗器械有限公司）。

胰蛋白胨（英国ＯＸＯＩＤ公司）；酵母提取物（英国ＯＸＯＩＤ公司）；２×ｐｒｅｍｉｘ犜犪狇（日本ＴａＫａＲａ公

司）；λ犎犻狀ｄⅢｄｉｇｅｓｔＤＮＡｍａｒｋｅｒ（日本ＴａＫａＲａ公司）；ＤＬ２０００ＤＮＡｍａｒｋｅｒ（日本ＴａＫａＲａ公司）；

细菌基因组ＤＮＡ快速抽提试剂盒（北京市百泰克生物技术有限公司）；其他试剂为国产分析纯。

１．１．３　培养基　１）ＬＢ培养基：蛋白胨１ｇ，酵母提取物０．５ｇ，ＮａＣｌ１ｇ，ｄＨ２Ｏ１００ｍＬ，ｐＨ值为７．２～

７．８；２）牛奶琼脂平板：蛋白胨０．１ｇ，酵母提取物０．０２ｇ，ＮａＣｌ１ｇ，琼脂２ｇ，市售脱脂牛奶５０ｍＬ，

ｄＨ２Ｏ５０ｍＬ；３）淀粉／吐温８０琼脂平板：蛋白胨０．１ｇ，酵母提取物０．０２ｇ，ＮａＣｌ１ｇ，琼脂２ｇ，淀粉／吐

温８００．２ｇ，ｄＨ２Ｏ１００ｍＬ。

１．２　实验方法

１．２．１　菌株鉴定　参照《常见细菌系统鉴定手册》
［７］进行菌落形态、菌体形态、生长温度范围等生理生

化特征测定。使用细菌１６ＳｒＤＮＡ 通用引物（２７Ｆ：５′ＡＧＡＧＴＴＴＧＡＴＣＣＴＧＧＣＴＣＡ３′；１４９２Ｒ：５′

ＧＧＴＴＡＣＣＴＴＧＴＴＡＣＧＡＣＴＴ３′）
［８］进行聚合酶链式反应（ＰＣＲ）扩增，ＰＣＲ产物使用１０ｇ·Ｌ

－１的琼

脂糖凝胶电泳检测，并委托擎科科技有限公司进行ＤＮＡ序列测定。所得序列校正后，在ＥｚＢｉｏＣｌｏｕｄ

数据库（ｈｔｔｐ：∥ｅｚｔａｘｏｎｅ．ｅｚｂｉｏｃｌｏｕｄ．ｎｅｔ）进行同源性分析
［９］，从数据库下载相近菌种的１６ＳｒＤＮＡ序

列。使用ＤＮＡＭＡＮ５．１软件和 ＭＥＧＡ７软件，采用邻近连接法构建系统进化树
［１０］。

１．２．２　基因组测序和拼装　采用细菌基因组ＤＮＡ快速抽提试剂盒提取细菌基因组ＤＮＡ，使用１０

ｇ·Ｌ
－１琼脂糖凝胶电泳、ＮａｎｏＤｒｏｐｏｎｅ型分光光度计和Ｑｕｂｉｔ３．０型荧光光度计检测ＤＮＡ样品的质

量浓度、纯度和降解程度。委托广东省美格基因科技有限公司进行基因组测序分析。采用ＮＥＢＮｅｘｔ

注册商标 Ｒｅｃａｌｂｏｎ
○Ｃ
ＵｌｔｒａＤＮＡＬｉｂｒａｒｙＰｒｅｐＫｉｔ试剂盒（美国ＮｅｗＥｎｇｌａｎｄＢｉｏｌａｂｓ公司）构建测序

７２６第５期　　　　　　　　　　　陈明霞，等：产灵菌红素沙雷氏菌Ｒ１８的鉴定及基因组特性
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文库，使用ＩｌｌｕｍｉｎａＮｏｖａｓｅｑ６０００测序平台（美国ＮｅｗＥｎｇｌａｎｄＢｉｏｌａｂ公司）进行高通量测序，测序原

始数据通过ＦａｓｔＱＣｖ０．１１．９软件
［１１］和Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃｖ０．３６软件

［１２］进行质控，并去除低质量数据，采

用ＳＰＡｄｅｓｖ３．９．０软件
［１３］拼接构建ｃｏｎｔｉｇｓ／ｓｃａｆｆｏｌｄｓ（＞５００ｎｔ），并用ＱＵＡＳＴｖ５．０．２软件

［１４］评估拼

接质量。

１．２．３　基因预测和功能注释　采用 ＧｅｎｅＭａｒｋＳｖ４．１７软件（ｈｔｔｐ：∥ｔｏｐａｚ．ｇａｔｅｃｈ．ｅｄｕ／Ｇｅｎｅ

Ｍａｒｋ／）
［１５］进行编码基因预测。采用ｔＲＮＡｓｃａｎＳＥｖ１．３．１软件

［１６］预测ｔＲＮＡ基因，采用ＲＮＡｍｍｅｒ

ｖ１．２软件
［１７］预测ｒＲＮＡ基因，采用Ｒｆａｍ数据库Ｂｌａｓｔ程序（ｈｔｔｐｓ：∥ｒｆａｍ．ｏｒｇ／）

［１８］预测ｓｎＲＮＡ基因。

采用ＢＬＡＳＴｖ２．１４．１软件（ｈｔｔｐｓ：∥ｆｔｐ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／ｂｌａｓｔ／ｅｘｅｃｕｔａｂｌｅｓ／ＬＡＴＥＳＴ／）将编码基因

与ＧｅｎｅＯｎｔｏｌｏｇｙ（ＧＯ）
［１９］，ＫｙｏｔｏＥｎｃｙｃｌｏｐｅｄｉａｏｆＧｅｎｅｓａｎｄＧｅｎｏｍｅｓ（ＫＥＧＧ）

［２０２１］，ＣｌｕｓｔｅｒｏｆＯｒ

ｔｈｏｌｏｇｏｕｓＧｒｏｕｐｓｏｆＰｒｏｔｅｉｎｓ（ＣＯＧ）
［２２］，ＮｏｎＲｅｄｕｎｄａｎｔＰｒｏｔｅｉｎＤａｔａｂａｓｅ（ＮＲ）

［２３］，ＣａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅＡｃ

ｔｉｖｅＥｎＺｙｍｅｓＤａｔａｂａｓｅ（ＣＡＺｙ）
［２４］数据库进行比对，获得基因功能注释信息。

１．２．４　比较基因组学分析　使用ＥｚＢｉｏＣｌｏｕｄ中的在线工具 ＡＮＩＣａｌｃｕｌａｔｏｒ（ｈｔｔｐｓ：∥ｗｗｗ．ｅｚｂｉｏ

ｃｌｏｕｄ．ｎｅｔ／ｔｏｏｌｓ／ａｎｉ）分析菌株Ｒ１８与近源物种的基因组平均核苷酸均一性（ｇＡＮＩ）
［２５］。使用Ｇｅｎｏｍｅ

ｔｏＧｅｎｏｍｅＤｉｓｔａｎｃｅＣａｌｃｕｌａｔｉｏｎ（ＧＧＤＣ）ｖｅｒｓｉｏｎ２．１ｆｏｒｍｕｌａ２（ｈｔｔｐｓ：∥ｇｇｄｃ．ｄｓｍｚ．ｄｅ／ｄｉｓｔｃａｌｃ２．ｐｈｐ）

分析菌株Ｒ１８与近源物种的基因组同源性，即数字ＤＮＡＤＮＡ杂交（ｄＤＤＨ）值
［２６］。

１．２．５　次级代谢产物合成基因簇分析　采用ａｎｔｉＳＭＡＳＨ７．０在线工具（ｈｔｔｐｓ：∥ａｎｔｉｓｍａｓｈ．ｓｅｃｏｎｄ

ａｒｙｍｅｔａｂｏｌｉｔｅ．ｏｒｇ／）对菌株Ｒ１８中的次级代谢产物合成基因簇进行预测
［２７］。

１．２．６　ＧｅｎＢａｎｋ登录号　菌株Ｒ１８的１６ＳｒＤＮＡ和基因组序列已提交到ＧｅｎＢａｎｋ数据库，登录号分

别为ＯＲ０４３０２３，ＪＡＳＫＯＵ０００００００００．１。

２　实验结果与分析

２．１　菌株形态及生理生化特征

菌株Ｒ１８不同条件下的生长状况，如图１所示。图１中：狋为时间；犇（６２０）为吸光度；ρ（ＮａＣｌ）为

ＮａＣｌ的质量浓度；θ为温度。

　（ａ）菌落形态　　　　　　　　　　　　　　（ｂ）ｐＨ值　　　　　　　　

（ｃ）温度　　　　　　　　 　　　　　　　　　（ｄ）ＮａＣｌ质量浓度　

图１　沙雷氏菌Ｒ１８不同条件下的生长状况

Ｆｉｇ．１　Ｇｒｏｗｔｈｓｔａｔｕｓｏｆ犛犲狉狉犪狋犻犪ｓｐ．Ｒ１８ａｔｄｉｆｆｅｒｅｎｔｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ

菌株Ｒ１８置于ＬＢ平板（ＬＢ平板直径＝８０ｍｍ），在３０℃条件下培养２４ｈ后，形成红色菌落，直
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径２～４ｍｍ，菌落表面光滑湿润、边缘整齐、突起且不透明（图１（ａ））。菌体为革兰氏染色阴性，形态近

球形或短棒状，宽０．４～０．５μｍ，长０．４～０．８μｍ；氧化酶和过氧化氢酶阳性，产胞外酯酶和蛋白酶，不

产淀粉酶。

菌株Ｒ１８在温度２０～３７℃，ｐＨ值６．０～９．０，ＮａＣｌ质量浓度０～９０ｇ·Ｌ
－１条件下均可生长，最佳

生长条件为温度３０～３７℃，ｐＨ值６．０～８．０，ＮａＣｌ质量浓度０～１０ｇ·Ｌ
－１（图１（ｂ）～（ｄ））。菌株Ｒ１８

的形态和各类生理生化特征与模式菌株犛．犿犪狉犮犲狊犮犲狀狊ＡＴＣＣ１３８８０一致
［１］。

２．２　１６犛狉犇犖犃系统发育分析

菌株Ｒ１８１６ＳｒＤＮＡ基因序列全长１５３０ｂｐ，在ＥｚＢｉｏＣｌｏｕｄ数据库中的比对结果表明，菌株Ｒ１８

属于犛犲狉狉犪狋犻犪属，与模式菌株犛．犿犪狉犮犲狊犮犲狀狊ＡＴＣＣ１３８８０和犛．狀犲犿犪狋狅犱犻狆犺犻犾ａＤＳＭ２１４２０相似度最

高，均为９９．８６％。系统发育分析也显示３个菌株亲缘关系最近，处于同一个进化分支。

采用邻近连接法构建系统进化树，沙雷氏菌Ｒ１８与其近源种的１６ＳｒＤＮＡ系统发育树，如图２所

示。图２中：节点数值为大于４０％的Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ值；括号内为ＧｅｎＢａｎｋ登录号；比例尺为进化距离。

图２　沙雷氏菌Ｒ１８与其近源种的１６ＳｒＤＮＡ系统发育树

Ｆｉｇ．２　１６ＳｒＤＮＡｂａｓｅｄｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｏｆ犛犲狉狉犪狋犻犪ｓｐ．Ｒ１８ａｎｄｃｌｏｓｅｌｙｒｅｌａｔｅｄｓｐｅｃｉｅｓ

２．３　沙雷氏菌犚１８基因组比较分析

基因组测序获得８０３７１８６个测序片段（ｒｅａｄｓ）共１２０５５７７９００ｎｔ的原始数据，去除低质量片段

后，可得７４４６６０８个ｒｅａｄｓ（１０９８１２６２５２ｎｔ），序列片段拼装成２３个重叠群（ｃｏｎｔｉｇｓ），菌株Ｒ１８基因

序列总长度为５０４６９８５ｂｐ，ＧＣ含量（ＧＣ含量是指ＤＮＡ序列中鸟嘌呤（ｇｕａｎｉｎｅ）和胞嘧啶（ｃｙｔｏｓｉｎｅ）

两种碱基的总比例）为５９．７％，基因组测序深度为２１７×，预测有４８７２个编码基因、８５ｔＲＮＡ基因、１个

１６ＳｒＲＮＡ基因、６个５ＳｒＲＮＡ基因和４３个ｓＲＮＡ基因。菌株Ｒ１８与各近源物种基因组大小差异不

大（标准差σ＝０．１６），ＧＣ含量的比例也较为接近（σ＝０．５８），但编码的基因数量存在较大差异（σ＝１７５．

２５），可能与测序的完整度、质粒的存在状况有关。

沙雷氏菌Ｒ１８与其近源物种的基因组特征，如表１所示。表１中：１为菌株Ｒ１８；２为犛．犿犪狉犮犲狊犮犲狀狊

ＡＴＣＣ１３８８０（ＧＣＡ＿００６９７４２０５．１）；３为犛．狀犲犿犪狋狅犱犻狆犺犻犾犪ＤＳＭ２１４２０（ＧＣＡ＿０００７３８６７５．１）；４为

犛．犫狅犮犽犲犾犿犪狀狀犻犻Ｓ３（ＧＣＡ＿００８０１１８５５．１）；５为犛．狊狌狉犳犪犮狋犪狀狋犳犪犮犻犲狀狊ＹＤ２５（ＧＣＡ＿００１６４２８０５．２）；６为

犛．狌狉犲犻犾狔狋犻犮犪Ｃ７（ＧＣＡ＿００８１２２４４５．１）。

表１　沙雷氏菌Ｒ１８与其近源物种的基因组特征

Ｔａｂ．１　Ｇｅｎｏｍｉｃｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆ犛犲狉狉犪狋犻犪ｓｐ．Ｒ１８ａｎｄｃｌｏｓｅｌｙｒｅｌａｔｅｄｓｐｅｃｉｅｓ

类别 １ ２ ３ ４ ５ ６

基因组大小／Ｍｂｐ ５．０５ ５．１６ ５．２２ ５．２９ ５．１２ ５．５４

ＧＣ含量／％ ５９．７０ ５９．８０ ５９．５０ ５９．０４ ５９．６０ ５８．１０

编码基因数量 ４８７２ ５２８３ ４８０７ ４９０７ ４７２７ ４９２１

ｔＲＮＡ基因数量 ８５ ９１ ９１ ７８ ８３ ８１

Ｃｏｎｔｉｇｓ数量 ２３ ２ ２ ３３ １ １３０６

Ｎ５０长度／ｂｐ ７１０２９２ ５１１５５６２ ４４５１６３０ ５２４２９８ ５１１７６４４ ２２３８３

　　沙雷氏菌Ｒ１８与其近源物种的ｇＡＮＩ值／ｄＤＤＨ值，如表２所示。表２中：１～６的含义与表１相同。
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由表２可知：菌株Ｒ１８与４个近源菌种基因组ｇＡＮＩ值均高于９４％，基因组的相似度较高，其中，与

犛．犿犪狉犮犲狊犮犲狀狊犃犜犆犆１３８８０和犛．狀犲犿犪狋狅犱犻狆犺犻犾犪ＤＳＭ２１４２０的ｇＡＮＩ值高于９５％～９６％的物种界定

阈值［２８３０］，分别为９８．７３％，９６．９８％；ｄＤＤＨ值分析结果也表明菌株Ｒ１８，犛．犿犪狉犮犲狊犮犲狀狊ＡＴＣＣ１３８８０

和犛．狀犲犿犪狋狅犱犻狆犺犻犾ａＤＳＭ２１４２０三者之间的ｄＤＤＨ 值高于同一个物种界定阈值（７０％）
［３１］。由此可

见，菌株 Ｒ１８，ＡＴＣＣ１３８８０和 ＤＳＭ２１４２０属于同一个物种犛．犿犪狉犮犲狊犮犲狀狊。菌株 ＡＴＣＣ１３８８０和

ＤＳＭ２１４２０之间的ｇＡＮＩ值和ｄＤＤＨ值分别为９６．９３％，７３．４０％，其中，ｄＤＤＨ 值符合亚种界定阈值

（小于７９％～８０％）的要求
［３２］，故犛．狀犲犿犪狋狅犱犻狆犺犻犾犪可以重新归类为犛．犿犪狉犮犲狊犮犲狀狊的一个亚种。该结

果与文献［３３］的结果（６５．１％）不一致，主要原因在于计算ＤＮＡＤＮＡ杂交（ＤＤＨ）值的方法不同。文中

采用的基于基因组序列进行的数字化ＤＤＨ值计算，相较于传统的湿实验室ＤＤＨ 分析方法更具准确

性、可重复性和可比性［３１］，是基因组大数据时代中可靠的替代方法，具有更高的分辨率和可信度。

表２　沙雷氏菌Ｒ１８与其近源物种的ｇＡＮＩ值／ｄＤＤＨ值

Ｔａｂ．２　ｇＡＮＩｖａｌｕｅｓ／ｄＤＤＨｖａｌｕｅｓｂｅｔｗｅｅｎ犛犲狉狉犪狋犻犪ｓｐ．Ｒ１８ａｎｄｃｌｏｓｅｌｙｒｅｌａｔｅｄｓｐｅｃｉｅｓ （ｕｎｉｔ：％）　

物种
ｇＡＮＩ值／ｄＤＤＨ值

１ ２ ３ ４ ５ ６

１ １００．００／１００．００ ９８．７３／８９．５０ ９６．９８／７４．４０ ９５．８９／６６．３０ ９４．３１／５６．８０ ９４．５９／５９．１０

２ １００．００／１００．００ ９６．９３／７３．４０ ９５．９３／６６．６０ ９４．２７／５６．４０ ９４．６９／５８．８０

３ １００．００／１００．００ ９５．４３／６３．４０ ９４．６６／５８．８０ ９４．６４／５８．８０

４ １００．００／１００．００ ９４．１８／５５．７０ ９４．６６／５８．８０

５ １００．００／１００．００ ９３．９４／５４．７０

６ １００．００／１００．００

２．４　沙雷氏菌犚１８基因组注释

沙雷氏菌Ｒ１８基因组ＣＯＧ，ＧＯ，ＣＡＺｙ和ＫＥＧＧ功能分类，如图３所示。

　　　 　（ａ）ＣＯＧ　　　　　　　　　　 　　　　　　　　　　　　　　　　　（ｂ）ＧＯ　

（ｃ）ＣＡＺｙ　　　　　　　　　 　　　　　　 　　　　　（ｄ）ＫＥＧＧ

图３　沙雷氏菌Ｒ１８基因组ＣＯＧ，ＧＯ，ＣＡＺｙ和ＫＥＧＧ功能分类

Ｆｉｇ．３　ＣＯＧ，ＧＯ，ＣＡＺｙａｎｄＫＥＧＧｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆ犛犲狉狉犪狋犻犪ｓｐ．Ｒ１８ｇｅｎｏｍｅ

由图３（ａ）及相关分析可知：菌株Ｒ１８共注释到４６３０个基因，注释率为９５％；ＣＯＧ数据库的２６种

功能组中，与氨基酸转运与代谢、糖类转移及代谢和转录相关的基因数量最多，分别为４８０（１０．４％），

４２１（９．１％）和４４６（９．６％），没有发现与核结构和染色质结构及动力学有关的基因，另有１８０个未知功
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能基因。

由图３（ｂ）及相关分析可知：菌株Ｒ１８共有２７７４个基因在ＧＯ数据库中被注释，ＧＯ数据库按照细

胞组分、生物学过程和分子功能３个方面对蛋白进行注释，而生物学过程、细胞组分和分子功能分支分

别为７，２，９个，共计１８个分支；大部分基因具有多功能，可以被同时注释在不同组分或功能过程分支

中，２７７４个基因共被注释了６５２９次，其中，２个基因被注释了９次，７个基因被注释了８次，１７个基因

注释了７次，４６个基因被注释了６次，６２个基因被注释了５次，２３６个基因被注释了４次，５６５个基因被

注释了３次，１２１３个基因被注释２次，６２６个基因被注释１次；在细胞组分中，共８４８个基因得到注释；

生物学途径类共２８５１个基因得到注释，涉及细胞内过程与代谢过程的基因最多，分别为８９３，９２４个；

分子功能分支共２８３０个基因得到注释，涉及结合和催化活性的基因最多，分别为９０８，１２９６个。

由图３（ｃ）及相关分析可知：菌株Ｒ１８的基因组中共有１５５个基因编码的蛋白质结构域属于ＣＡＺｙ

家族，包括糖苷水解酶（ｇｌｙｃｏｓｉｄｅｈｙｄｒｏｌａｓｅｓ，ＧＨｓ）家族的蛋白５４个、糖苷转移酶家族的蛋白（ｇｌｙｃｏｓｙｌ

ｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅｓ，ＧＴｓ）４５个、碳水化合物酯酶（ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｅｓｔｅｒａｓｅｓ，ＣＥｓ）２２个、裂解酶（ｐｏｌｙｓａｃｃｈａｒｉｄｅ

ｌｙａｓｅｓ，ＰＬｓ）２个、辅助酶（ａｕｘｉｌｉａｒｙａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ，ＡＡ）１６个、碳水化合物结合组件（ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｂｉｎｄｉｎｇ

ｍｏｄｕｌｅｓ，ＣＢＭｓ）１６个。

由图３（ｄ）及相关分析可知：菌株Ｒ１８的４５８７个基因富集在２１５条ＫＥＧＧ代谢通路中占菌株基因

总数的９４．２％；基因数大于２５的代谢通路有４０个；ＫＥＧＧ富集分析显示，ＡＢＣ转运蛋白、双组分调节

系统、氨基酸生物合成、碳代谢是主要的４类代谢通路，分别包含２３６，１３８，１３４和１１４个基因获得注释。

２．５　次级代谢产物合成基因簇分析

沙雷氏菌Ｒ１８次级代谢物基因簇，如表３所示。通过ａｎｔｉＳＭＡＳＨ软件预测分析，在菌株Ｒ１８基因

组中共检测到１０个与次级代谢产物合成相关的基因簇。这些基因簇可能编码的代谢产物包括以非核

糖体肽合成酶途径（ｎｏｎｒｉｂｏｓｏｍａｌｐｅｐｔｉｄｅｓｙｎｔｈｅｔａｓｅ，ＮＲＰＳ）合成的小菌素（ｍｉｃｒｏｃｉｎ）、紫杆菌素

（ｖｉｏｂａｃｔｉｎ）等，以聚酮合酶途径（ｐｏｌｙｋｅｔｉｄｅｂｉｏｓｙｎｔｈａｓｅ，ＰＫＳ）合成的耶尔森杆菌素（ｙｅｒｓｉｎｉａｂａｃｔｉｎ）、灵

菌红素（ｐｒｏｄｉｇｉｏｓｉｎ），以及硫肽类抗生素（ｔｈｉｏｐｅｐｔｉｄｅ）的Ｏ抗原（Ｏａｎｔｉｇｅｎ）和氧化还原辅因子（ｒｅｄｏｘ

ｃｏｆａｃｔｏｒ）的兰卡杀菌素（ｌａｎｋａｃｉｄｉｎ）等。这些代谢产物与抗菌、抗癌、杀虫等功能密切相关，另有２个基

因簇（ｃｌｕｓｔｅｒ３．２，ｃｌｕｓｔｅｒ３．３）无法匹配到已知基因簇，显示出这些基因簇具有产生新代谢物的潜能。

以上基因簇中，ｐｒｏｄｉｇｉｏｓｉｎ，ｒｉｒｉｗｐｅｐｔｉｄｅ，ｔｒｉｃｈｒｙｓｏｂａｃｔｉｎ和ｖｉｏｂａｃｔｉｎ的合成基因簇与已知基因簇的相

似性分别为１００％，１００％，４６％和４６％，其余的则低于２０％。由此可见，从基因组水平看，菌株Ｒ１８具

有生产多种具有拮抗作用的次级代谢产物的功能，对其环境竞争力和适应力都具有重要意义。

表３　沙雷氏菌Ｒ１８次级代谢物基因簇

Ｔａｂ．３　Ｓｅｃｏｎｄａｒｙｍｅｔａｂｏｌｉｃｇｅｎｅｃｌｕｓｔｅｒｓｏｆ犛犲狉狉犪狋犻犪ｓｐ．Ｒ１８

区域 基因簇类型 长度／ｂｐ 最似已知基因簇 相似度／％

１．１ Ｔ１ＰＫＳ，ＮＲＰＳ ５６２３８ 耶尔森杆菌素 ４

１．２ ＮＲＰＳ ４７１５１ 紫杆菌素 ４６

１．３ 氧化还原因子 ２２１６３ 兰卡杀菌素 １３

１．４ ＮＲＰＳ ４７９５２ 小菌素Ｅ４９２ １２

１．５ 硫肽类抗生素 ２６４４５ Ｏ抗原 １４

２．１ 灵菌红素 ３５０２１ 灵菌红素 １００

３．１ ＮＲＰ金属团，ＮＲＰＳ ５０８６１
Ｔｒｉｃｈｒｙｓｏｂａｃｔｉｎ／ｃｙｃｌｉｃｔｒｉｃｈｒｙｓｏｂａｃｔｉｎ／

ｃｈｒｙｓｏｂａｃｔｉｎ／ｄｉｃｈｒｙｓｏｂａｃｔｉｎ
４６

３．２ ＮＲＰＳｌｉｋｅ ４２９６４ － －

３．３ β内脂 ２５６７１ － －

４．１ ＮＲＰＳ ４３７６８ ＲｉｒｉｗｐｅｐｔｉｄｅＡ／ｒｉｒｉｗｐｅｐｔｉｄｅＢ／ｒｉｒｉｗｐｅｐｔｉｄｅＣ １００

２．６　灵菌红素基因簇分析

与产红色素现象相对应，菌株Ｒ１８含有完整的灵菌红素合成基因簇，处于ｃｔｇ００２拼装片段上，全长

跨度３５０２１ｂｐ，包含２９个基因，其中，包含４个核心合成基因、１０个补充的合成基因、１个调控基因、１

个转运基因及１３个其他基因。沙雷氏菌Ｒ１８和粘质沙雷氏菌ＡＴＣＣ１３８８０灵菌红素合成基因簇的比

１３６第５期　　　　　　　　　　　陈明霞，等：产灵菌红素沙雷氏菌Ｒ１８的鉴定及基因组特性
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较，如图４所示。由图４可知：基因簇序列与粘质沙雷氏菌模式菌株ＡＴＣＣ１３８８０有１００％的一致性；

该基因簇与模式菌株ＡＴＣＣ１３８８０还存在４处小片段未知功能基因差异和一处基因位置偏差（箭头），

故推测其基因组上存在基因跳跃的现象，这可能与粘质沙雷氏菌不同颜色自然突变株的高发生率有关。

图４　沙雷氏菌Ｒ１８和粘质沙雷氏菌ＡＴＣＣ１３８８０灵菌红素合成基因簇比较

Ｆｉｇ．４　Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｐｒｏｄｉｇｉｏｓｉｎｓｙｎｔｈｅｔｉｃｇｅｎｅｃｌｕｓｔｅｒｏｆ

犛犲狉狉犪狋犻犪ｓｐ．Ｒ１８ａｎｄ犛．犿犪狉犮犲狊犮犲狀狊ＡＴＣＣ１３８８０

沙雷氏菌Ｒ１８灵菌红素合成代谢途径，如图５所示。由图５可知：菌株Ｒ１８完整的灵菌红素合成

代谢途径包括３个部分：２甲基３戊基吡咯（ＭＡＰ）、４甲氧基２，２二吡咯５羧甲基乙醛（ＭＢＣ）的合

成，以及在ＡＴＰ的存在下灵菌红素缩合酶ＰｉｇＣ催化 ＭＡＰ和 ＭＢＣ合成灵菌红素，这与早期的研究结

果一致［３４３５］。

图５　沙雷氏菌Ｒ１８灵菌红素合成代谢途径

Ｆｉｇ．５　Ｐｒｏｄｉｇｉｏｓｉｎｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓｍｅｔａｂｏｌｉｃｐａｔｈｗａｙｏｆ犛犲狉狉犪狋犻犪ｓｐ．Ｒ１８

３　结论

采用形态学、生理生化、分子生物学及基因组测序分析的方法对菌株Ｒ１８进行物种鉴定和生物学

特性分析，并着重分析菌株Ｒ１８次级代谢产物灵菌红素的基因簇及代谢途径。研究结果表明，菌株

Ｒ１８属于犛犲狉狉犪狋犻犪属，与模式菌株犛．犿犪狉犮犲狊犮犲狀狊ＡＴＣＣ１３８８０和犛．狀犲犿犪狋狅犱犻狆犺犻犾ａＤＳＭ２１４２０的１６Ｓ

ｒＤＡＮ相似度皆为９９．８６％，３个菌株处在同一个进化分支上。ｇＡＮＩ值和ｄＤＤＨ值分析结果也表明，３

个菌株基因组的相似度极高，属于同一个物种犛．犿犪狉犮犲狊犮犲狀狊。

基因组序列注释有助于深入了解菌株Ｒ１８生命现象的基因本质，尤其是了解各类次级代谢产物的

基因簇和代谢途径，有利于探索它们的调控机理，为基因改造和生产应用奠定基础。粘质沙雷氏菌生产

的灵菌红素是目前研究较为清楚的次级代谢产物，代谢途径包括２甲基３戊基吡咯（ＭＡＰ）、４甲氧基

２，２二吡咯５羧甲基乙醛（ＭＢＣ）的合成，以及在 ＡＴＰ的存在下灵菌红素缩合酶ＰｉｇＣ催化 ＭＡＰ和

ＭＢＣ合成灵菌红素。通过ａｎｔｉＳＭＡＳＨ软件预测的菌株Ｒ１８灵菌红素基因簇由２９个基因组成，包含

了ＰｉｇＡＰｉｇＮ及转运、调控等相关基因。

致谢：厦门市金安小学李昊城同学为本研究提供菌种，从他皮肤表面分离得到实验菌株Ｒ１８。
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［８］　ＤＥＬＯＮＧＥＦ．Ａｒｃｈａｅａｉｎｃｏａｓｔａｌｍａｒｉｎｅｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ［Ｊ］．ＰｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅＮａｔｉｏｎａｌＡｃａｄｅｍｙｏｆＳｃｉｅｎｃｅｓｏｆｔｈｅ

ＵｎｉｔｅｄＳｔａｔｅｓｏｆＡｍｅｒｉｃａ，１９９２，８９（１２）：５６８５５６８９．ＤＯＩ：１０．１０７３／ｐｎａ．８９．１２．５６８５．

［９］　ＫＩＭＯＳ，ＣＨＯＹＪ，ＬＥＥＫ，犲狋犪犾．ＩｎｔｒｏｄｕｃｉｎｇＥｚＴａｘｏｎｅ：Ａｐｒｏｋａｒｙｏｔｉｃ１６ＳｒＲＮＡｇｅｎｅｓｅｑｕｅｎｃｅｄａｔａｂａｓｅｗｉｔｈ

ｐｈｙｌｏｔｙｐｅｓｔｈａｔｒｅｐｒｅｓｅｎｔｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄｓｐｅｃｉｅｓ［Ｊ］．ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＪｏｕｒｎａｌｏｆＳｙｓｔｅｍａｔｉｃａｎｄＥｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，

２０１２，６２（Ｐｔ３）：７１６７２１．ＤＯＩ：１０．１０９９／ｉｊ．０．０３８０７５０．

［１０］　ＫＵＭＡＲＳ，ＳＴＥＣＨＥＲＧ，ＴＡＭＵＲＡＫ．ＭＥＧＡ７：Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙｇｅｎｅｔｉｃｓａｎａｌｙｓｉｓｖｅｒｓｉｏｎ７．０ｆｏｒｂｉｇｇｅｒ

ｄａｔａｓｅｔｓ［Ｊ］．ＭｏｌｅｃｕｌａｒＢｉｏｌｏｇｙａｎｄＥｖｏｌｕｔｉｏｎ，２０１６，３３（７）：１８７０１８７４．ＤＯＩ：１０．１０９３／ｍｏｌｂｅｖ／ｍｓｗ０５４％２０．

［１１］　ＣＨＥＮＳｈｉｆｕ，ＺＨＯＵＹａｎｑｉｎｇ，ＣＨＥＮＹａｒｕ，犲狋犪犾．ｆａｓｔｐ：ＡｎｕｌｔｒａｆａｓｔａｌｌｉｎｏｎｅＦＡＳＴＱｐｒｅｐｒｏｃｅｓｓｏｒ［Ｊ］．Ｂｉｏｉｎ

ｆｏｒｍａｔｉｃｓ，２０１８，３４（１７）：ｉ８８４ｉ８９０．ＤＯＩ：１０．１０９３／ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ／ｂｔｙ５６０．

［１２］　ＢＯＬＧＥＲＡＭ，ＬＯＨＳＥＭ，ＵＳＡＤＥＬＢ．Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ：ＡｆｌｅｘｉｂｌｅｔｒｉｍｍｅｒｆｏｒＩｌｌｕｍｉｎａｓｅｑｕｅｎｃｅｄａｔａ［Ｊ］．Ｂｉｏｉｎｆｏｒ

ｍａｔｉｃｓ，２０１４，３０（１５）：２１１４２１２０．ＤＯＩ：１０．１０９３／ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ／ｂｔｕ１７０．

［１３］　ＢＡＮＫＥＶＩＣＨＡ，ＮＵＲＫＳ，ＡＮＴＩＰＯＶＤ，犲狋犪犾．ＳＰＡｄｅｓ：Ａｎｅｗｇｅｎｏｍｅａｓｓｅｍｂｌｙａｌｇｏｒｉｔｈｍａｎｄｉｔｓａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓｔｏ

ｓｉｎｇｌｅｃｅｌｌｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＣｏｍｐｕｔａｔｉｏｎａｌＢｉｏｌｏｇｙ，２０１２，１９（５）：４５５４７７．ＤＯＩ：１０．１０８９／ｃｍｂ．２０１２．００２１．

［１４］　ＧＵＲＥＶＩＣＨＡ，ＳＡＶＥＬＩＥＶＶ，ＶＹＡＨＨＩＮ，犲狋犪犾．ＱＵＡＳＴ：Ｑｕａｌｉｔｙａｓｓｅｓｓｍｅｎｔｔｏｏｌｆｏｒｇｅｎｏｍｅａｓｓｅｍｂｌｉｅｓ［Ｊ］．

Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，２０１３，２９（８）：１０７２１０７５．ＤＯＩ：１０．１０９３／ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ／ｂｔｔ０８６．

［１５］　ＢＥＳＥＭＥＲＪ，ＬＯＭＳＡＤＺＥＡ，ＢＯＲＯＤＯＶＳＫＹ Ｍ．ＧｅｎｅＭａｒｋＳ：Ａｓｅｌｆｔｒａｉｎｉｎｇｍｅｔｈｏｄｆｏｒｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｏｆｇｅｎｅ

ｓｔａｒｔｓｉｎｍｉｃｒｏｂｉａｌｇｅｎｏｍｅ：Ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓｆｏｒｆｉｎｄｉｎｇｓｅｑｕｅｎｃｅｍｏｔｉｆｓｉｎｒｅｇｕｌａｔｏｒｙｒｅｇｉｏｎｓ［Ｊ］．ＮｕｃｌｅｉｃＡｃｉｄｓＲｅ

ｓｅａｒｃｈ，２００１，２９（１２）：２６０７２６１８．ＤＯＩ：１０．１０９３／ｎａｒ／２９．１２．２６０７．

［１６］　ＬＯＷＥＴＭ，ＥＤＤＹＳＲ．ｔＲＮＡｓｃａｎＳＥ：ＡｐｒｏｇｒａｍｆｏｒｉｍｐｒｏｖｅｄｄｅｔｅｃｔｉｏｎｏｆｔｒａｎｓｆｅｒＲＮＡｇｅｎｅｓｉｎｇｅｎｏｍｉｃｓｅ

ｑｕｅｎｃｅ［Ｊ］．ＮｕｃｌｅｉｃＡｃｉｄｓＲｅｓｅａｒｃｈ，１９９７，２５（５）：９５５９６４．ＤＯＩ：１０．１０９３／ｎａｒ／２５．５．９５５．

［１７］　ＬＡＧＥＳＥＮＫ，ＨＡＬＬＩＮＰ，ＲＤＬＡＮＤＥＡ，犲狋犪犾．ＲＮＡｍｍｅｒ：ＣｏｎｓｉｓｔｅｎｔａｎｄｒａｐｉｄａｎｎｏｔａｔｉｏｎｏｆｒｉｂｏｓｏｍａｌＲＮＡ

ｇｅｎｅｓ［Ｊ］．ＮｕｃｌｅｉｃＡｃｉｄｓＲｅｓｅａｒｃｈ，２００７，３５（９）：３１００３１０８．ＤＯＩ：１０．１０９３／ｎａｒ／ｇｋｍ１６０．

［１８］　ＧＡＲＤＮＥＲＰＰ，ＤＡＵＢＪ，ＴＡＴＥＪＧ，犲狋犪犾．Ｒｆａｍ：ＵｐｄａｔｅｓｔｏｔｈｅＲＮＡｆａｍｉｌｉｅｓｄａｔａｂａｓｅ［Ｊ］．ＮｕｃｌｅｉｃＡｃｉｄｓＲｅ

ｓｅａｒｃｈ，２００９，３７（Ｄａｔａｂａｓｅｉｓｓｕｅ）：Ｄ１３６Ｄ１４０．ＤＯＩ：１０．１０９３／ｎａｒ／ｇｋｎ７６６．

［１９］　ＡＳＨＢＵＲＮＥＲＭ，ＢＡＬＬＣＡ，ＢＬＡＫＥＪＡ，犲狋犪犾．Ｇｅｎｅｏｎｔｏｌｏｇｙ：Ｔｏｏｌｆｏｒｔｈｅｕｎｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｂｉｏｌｏｇｙ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ

Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，２０００，２５（１）：２５２９．ＤＯＩ：１０．１０３８／７５５５６．

［２０］　ＫＡＮＥＨＩＳＡＭ，ＧＯＴＯＳ，ＫＡＷＡＳＨＩＭＡＳ，犲狋犪犾．ＴｈｅＫＥＧＧｒｅｓｏｕｒｃｅｆｏｒｄｅｃｉｐｈｅｒｉｎｇｔｈｅｇｅｎｏｍｅ［Ｊ］．Ｎｕｃｌｅｉｃ

ＡｃｉｄｓＲｅｓｅａｒｃｈ，２００４，３２（Ｄａｔａｂａｓｅｉｓｓｕｅ）：Ｄ２７７Ｄ２８０．ＤＯＩ：１０．１０９３／ｎａｒ／ｇｋｈ０６３．

［２１］　ＫＡＮＥＨＩＳＡＭ，ＧＯＴＯＳ，ＨＡＴＴＯＲＩＭ，犲狋犪犾．Ｆｒｏｍｇｅｎｏｍｉｃｓｔｏｃｈｅｍｉｃａｌｇｅｎｏｍｉｃｓ：ＮｅｗｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｓｉｎＫＥＧＧ

［Ｊ］．ＮｕｃｌｅｉｃＡｃｉｄｓＲｅｓｅａｒｃｈ，２００６，３４（Ｄａｔａｂａｓｅｉｓｓｕｅ）：Ｄ３５４Ｄ３５７．ＤＯＩ：１０．１０９３／ｎａｒ／ｇｋｊ１０２．

［２２］　ＴＡＴＵＳＯＶＲＬ，ＦＥＤＯＲＯＶＡＮＤ，ＪＡＣＫＳＯＮＪＤ，犲狋犪犾．ＴｈｅＣＯＧｄａｔａｂａｓｅ：Ａｎｕｐｄａｔｅｄｖｅｒｓｉｏｎｉｎｃｌｕｄｅｓｅｕ

ｋａｒｙｏｔｅｓ［Ｊ］．ＢＭＣＢｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，２００３，４（１）：４１．ＤＯＩ：１０．１１８６／１４７１２１０５４４１．

３３６第５期　　　　　　　　　　　陈明霞，等：产灵菌红素沙雷氏菌Ｒ１８的鉴定及基因组特性



犺狋狋狆狊：／／犺犱狓犫．犺狇狌．犲犱狌．犮狀／

［２３］　ＬＩＷｅｉｚｈｏｎｇ，ＪＡＲＯＳＺＥＷＳＫＩＬ，ＧＯＤＺＩＫＡ．Ｔｏｌｅｒａｔｉｎｇｓｏｍｅｒｅｄｕｎｄａｎｃｙｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｓｐｅｅｄｓｕｐｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇｏｆ

ｌａｒｇｅｐｒｏｔｅｉｎｄａｔａｂａｓｅｓ［Ｊ］．Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，２００２，１８（１）：７７８２．ＤＯＩ：１０．１０９３／ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ／１８．１．７７．

［２４］　ＣＡＮＴＡＲＥＬＢＬ，ＣＯＵＴＩＮＨＯＰＭ，ＲＡＮＣＵＲＥＬＣ，犲狋犪犾．ＴｈｅｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅａｃｔｉｖｅＥｎＺｙｍｅｓｄａｔａｂａｓｅ（ＣＡＺｙ）：

Ａｎｅｘｐｅｒｔｒｅｓｏｕｒｃｅｆｏｒｇｌｙｃｏｇｅｎｏｍｉｃｓ［Ｊ］．ＮｕｃｌｅｉｃＡｃｉｄｓＲｅｓｅａｒｃｈ，２００９，３７（Ｄａｔａｂａｓｅｉｓｓｕｅ）：Ｄ２３３Ｄ２３８．ＤＯＩ：１０．

１０９３／ｎａｒ／ｇｋｎ６６３．

［２５］　ＹＯＯＮＳＨ，ＨＡＳＭ，ＬＩＭＪ，犲狋犪犾．Ａｌａｒｇｅｓｃａｌｅｅｖａｌｕａｔｉｏｎｏｆａｌｇｏｒｉｔｈｍｓｔｏｃａｌｃｕｌａｔｅａｖｅｒａｇｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｉｄｅｎｔｉｔｙ

［Ｊ］．ＡｎｔｏｎｉｅｖａｎＬｅｅｕｗｅｎｈｏｅｋ，２０１７，１１０（１０）：１２８１１２８６．ＤＯＩ：１０．１００７／ｓ１０４８２０１７０８４４４．

［２６］　ＭＥＩＥＲＫＯＬＴＨＯＦＦＪＰ，ＳＡＲＤ?ＣＪ，ＰＥＩＮＡＤＯＯＬＡＲＴＥＲＬ，犲狋犪犾．ＴＹＧＳａｎｄＬＰＳＮ：Ａｄａｔａｂａｓｅｔａｎｄｅｍｆｏｒ

ｆａｓｔａｎｄｒｅｌｉａｂｌｅｇｅｎｏｍｅｂａｓｅｄｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄｎｏｍｅｎｃｌａｔｕｒｅｏｆｐｒｏｋａｒｙｏｔｅｓ［Ｊ］．ＮｕｃｌｅｉｃＡｃｉｄｓＲｅｓｅａｒｃｈ，２０２２，５０

（Ｄａｔａｂａｓｅｉｓｓｕｅ）：Ｄ８０１Ｄ８０７．ＤＯＩ：１０．１０９３／ｎａｒ／ｇｋａｂ９０２．

［２７］　ＢＬＩＮＫ，ＳＨＡＷＳ，ＡＵＧＵＳＴＩＪＮＨＥ，犲狋犪犾．ＡｎｔｉＳＭＡＳＨ７．０：Ｎｅｗａｎｄｉｍｐｒｏｖｅｄｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｓｆｏｒｄｅｔｅｃｔｉｏｎ，ｒｅｇｕ

ｌａｔｉｏｎ，ｃｈｅｍｉｃａｌｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓａｎｄｖｉｓｕａｌｉｓａｔｉｏｎ［Ｊ］．ＮｕｃｌｅｉｃＡｃｉｄｓＲｅｓｅａｒｃｈ，２０２３，５１（Ｗ１）：Ｗ４６Ｗ５０．ＤＯＩ：１０．１０９３／

ｎａｒ／ｇｋａｄ３４４．

［２８］　ＫＩＭ Ｍ，ＯＨＨＳ，ＰＡＲＫＳＣ，犲狋犪犾．Ｔｏｗａｒｄｓａｔａｘｏｎｏｍｉｃｃｏｈｅｒｅｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎａｖｅｒａｇｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｉｄｅｎｔｉｔｙａｎｄ１６Ｓ

ｒＲＮＡｇｅｎｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｉｍｉｌａｒｉｔｙｆｏｒｓｐｅｃｉｅｓｄｅｍａｒｃａｔｉｏｎｏｆｐｒｏｋａｒｙｏｔｅｓ［Ｊ］．ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＪｏｕｒｎａｌｏｆＳｙｓｔｅｍａｔｉｃａｎｄ

ＥｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２０１４，６４（Ｐｔ２）：３４６３５１．ＤＯＩ：１０．１０９９／ｉｊ．０．０５９７７４０．

［２９］　ＣＨＵＮＪ，ＯＲＥＮＡ，ＶＥＮＴＯＳＡＡ，犲狋犪犾．Ｐｒｏｐｏｓｅｄｍｉｎｉｍａｌｓｔａｎｄａｒｄｓｆｏｒｔｈｅｕｓｅｏｆｇｅｎｏｍｅｄａｔａｆｏｒｔｈｅｔａｘｏｎｏｍｙ

ｏｆｐｒｏｋａｒｙｏｔｅｓ［Ｊ］．ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＪｏｕｒｎａｌｏｆＳｙｓｔｅｍａｔｉｃａｎｄＥｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２０１８，６８（１）：４６１４６６．ＤＯＩ：
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