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摘　要：将短小芽孢杆菌ＢＡ０６与其他１８个短小芽孢杆菌菌株进行全基因组比较，鉴定出
ＢＡ０６基因组中有包括抗性岛、毒力岛、共生岛在内的１２个基因组岛或噬菌体序列．基因家族
分析鉴定出ＢＡ０６有３个特异性基因家族，９个基因家族发生扩张，３个基因家族有所收缩．表
明ＢＡ０６在短小芽孢杆菌这一菌种中具有突出的抗药性与运动能力，并具有除皮革脱毛外更
多的生物学特性．
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１　引　言
短小芽孢杆菌（犅犪犮犻犾犾狌狊狆狌犿犻犾狌狊）属于芽孢杆

菌属，菌体为杆状，是一种好氧的革兰氏阳性菌，能
运动．菌落形态有半透明状和不透明状两种［１］．和
其他的芽孢杆菌一样，短小芽孢杆菌产生的孢子通
常比营养细胞更能抵抗高温，缺水，紫外线，Ｈ２Ｏ２，
和饥饿等逆境［２］．

短小芽孢杆菌能够分泌活性很强的蛋白酶，纤
维素酶、脂肪酶［３］、木聚糖酶［４］和果胶裂解酶［５］等，
有利于降解大分子物质．曹小红［６］等发现短小芽孢

杆菌产生的脂肽具有抗菌能力．姬杨［７］等报道了短
小芽孢杆菌可以生产表面活性素，有降低表面张
力，抑制细菌、病毒、支原体生长，有助于原油的生
物降解和去除有机污染物和重金属离子等特性［８］．
ＭＳＡｋｈｔａｒ［９］等报道了对鹰嘴豆根部接种短小芽
孢杆菌有助于抑制线虫的繁殖以防治根腐病．因
此，短小芽孢杆菌在环境治理，工业，农业，医学等
领域都有广阔的应用前景［１０］．本实验室之前从成
都生活垃圾中分离了一株短小芽孢杆菌ＢＡ０６，该
菌株能够分泌碱性蛋白酶，在皮革工业中利用该蛋
白酶进行酶法脱毛效果很好，对解决皮革的环境污
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染问题有着重要的意义［１１］．
随着测序技术的迅速发展，越来越多的微生物

完成了全基因组测序，这些数据可以给微生物基因
组分析带来极大的便利．利用比较基因组学可以推
动例如微生物遗传学、系统进化以及致病性、抗微
生物、药物耐药性等研究［１２］．ＢＡ０６全基因组也已
经完成测序［１３］，桂俊鸿［１４］等就通过比较基因组预
测了短小芽孢杆菌的转录调控网络．后来又有越来
越多的短小芽孢杆菌基因组被发表，随之发现了菌
株间不同的特性，例如抗逆性、致病性、共生性
等［１５１７］．然而ＢＡ０６菌株除了分泌碱性蛋白酶这一

功能外其他特性研究还极少．因此，通过其他短小
芽孢杆菌基因组数据，使用比较基因组的方法可以
帮助发现短小芽孢杆菌新的特性与生物学功能，从
而进一步发掘ＢＡ０６菌株的应用价值．
２　材料与方法
２．１　材　料

从ＮＣＢＩ的Ａｓｓｅｍｂｌｙ数据库中下载了１９个
基因组序列已被全测序的短小芽孢杆菌的基因组
与蛋白质数据，数据来源见表１．

表１　用于比较分析的１９个短小芽孢杆菌基因组数据来源
Ｔａｂ．１　Ｐｒｏｐｏｓｅｄｓｐｅｃｉｅｓｎａｍｅｓａｎｄｄａｔａｓｏｕｒｃｅｓｆｏｒ１９犅犪犮犻犾犾狌狊狆狌犿犻犾狌狊ｓｔｒａｉｎｓｕｓｅｄｆｏｒｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅａｎａｌｙｓｉｓ
ＮＣＢＩ登录名 菌株名 更新日期 数据入口
ＡＳＭ１７８８ｖ４ ＳＡＦＲ０３２ ２０１６／２／５ ＧＣＡ＿００００１７８８５．４
ＡＳＭ５９０４５ｖ１ ＭＴＣＣＢ６０３３ ２０１４／３／１２ ＧＣＡ＿０００５９０４５５．１
ＡＳＭ９７２６８ｖ１ Ｗ３ ２０１５／４／１６ ＧＣＡ＿０００９７２６８５．１
ＡＳＭ１１９１６０ｖ１ ＧＲ８ ２０１５／８／３ ＧＣＡ＿００１１９１６０５．１
ＡＳＭ２２５９３ｖ１ Ｓ１ ２０１１／９／１５ ＧＣＡ＿０００２２５９３５．１
ＡＳＭ８２８３７ｖ１ Ｂ４１２９ ２０１５／１／２６ ＧＣＡ＿０００８２８３７５．１
ＡＳＭ８２８３９ｖ１ Ｂ４１０７ ２０１５／１／２６ ＧＣＡ＿０００８２８３９５．１
ＡＳＭ８２８４２ｖ１ Ｂ４１３４ ２０１５／１／２６ ＧＣＡ＿０００８２８４２５．１
ＡＳＭ８２８４５ｖ１ Ｂ４１３３ ２０１５／１／２６ ＧＣＡ＿０００８２８４５５．１
ＡＳＭ１１８３５２ｖ１ ＲＩ０６９５ ２０１５／７／２０ ＧＣＡ＿００１１８３５２５．１
ＡＳＭ１７２８１ｖ１ ＡＴＣＣ７０６１ ２００８／７／９ ＧＣＡ＿０００１７２８１５．１
ＢＡ０６Ｖ１．０ ＢＡ０６ ２０１２／９／２７ ＧＣＡ＿０００２９９５５５．１
Ｂ．ｐｕｍｉｌｕｓ ＣＣＭＡ５６０ ２０１３／８／７ ＧＣＡ＿０００４４４８０５．１
ＩＮＲ７＿０１ ＩＮＲ７ ２０１３／１２／１５ ＧＣＡ＿０００５０８１４５．１

Ｂ．ｐｕｍ＿Ｆａｉｒｖｉｅｗ１．０ Ｆａｉｒｖｉｅｗ ２０１４／３／２８ ＧＣＡ＿０００６０４３８５．１
ＡＳＭ６９１４８ｖ２ ７Ｐ ２０１６／１／２８ ＧＣＡ＿０００６９１４８５．２
ＡＳＭ７１４４９ｖ２ ３１９ ２０１５／２／２６ ＧＣＡ＿０００７１４４９５．２
ＢｐＶ２．０ １５．１ ２０１５／６／１ ＧＣＡ＿００１０１７４８５．１

ＡＳＭ８２８３４ｖ１ Ｂ４１２７ ２０１５／６／２３ ＧＣＡ＿０００８２８３４５．１

２．２　方　法
２．２．１　各菌株的比较基因组分析　使用Ｐｅｒｌ等
脚本统计１９个短小芽孢杆菌菌株的基因组信息．
以ＢＡ０６菌株为参考基因组，使用ＢＲＩＧ［１８］对１９
个菌株的基因组进行比较并进行可视化，结合Ｉｓ
ｌａｎｄｖｉｅｗｒ４［１９］和ＧＩＰＳｙ［２０］软件可以鉴定出ＢＡ０６菌
株的特异性片段，即基因组岛（Ｇｅｎｏｍｉｃｉｓｌａｎｄｓ，
ＧＥＩｓ）．使用Ｍａｕｖｅ［２１］软件对各菌株进行共线性
分析．
２．２．２　ＣＯＧ（Ｃｌｕｓｔｅｒｏｆｏｒｔｈｏｌｏｇｏｕｓｇｒｏｕｐ）注释
直系同源基因家族　使用ＮＣＢＩ中ＣＯＧ数据库的
ｃｏｇｎｉｔｏｒ软件对１９个菌株的全部蛋白序列进行本

地化ＣＯＧ注释，确定每个蛋白所属的ＣＯＧｃｌｕｓ
ｔｅｒ，即直系同源基因家族．
２．２．３　短小芽孢杆菌系统发育树建立　先从
ＣＯＧ直系同源注释结果中挑选１９个菌株共有的
直系同源家族（ＣＯＧｃｌｕｓｔｅｒ）．然后挑选共有直系
同源家族中的单拷贝基因，将这些单拷贝直系同源
基因连接成ａｓｓｕｍｉｎｇｈｏｍｏｇｅｎｅｏｕｓｇｅｎｅ．然后用
Ｍｕｓｃｌｅ软件进行全局比对，使用最大似然模型
（Ｍａｘｉｍｕｍｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ，ＭＬ）用ＲＡｘＭＬ［２２］软件进
行建树．
２．２．４　ＢＡ０６特异直系同源家族功能分析　分析
ＢＡ０６菌株相对于其他１８个菌株特异性的基因家
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族，扩张与收缩的基因家族，并对关键的基因家族
进行ＧＯ注释，分析ＢＡ０６特异和潜在的生物学特
性与功能．

３　结　果
３．１　１９个短小芽孢杆菌基因组比较分析

首先统计了１９个短小芽孢杆菌菌株的基因组
基本信息，见表２．这些菌株平均基因组大小为
３．７Ｍ，平均有３，６７８个编码序列（ＣＤＳ），编码序
列总长度平均为３，２５５，６２１ｂｐ，占基因组全长
８７．４４％，基因间区（ＩＧＲ）平均比例为１２．５６％．

通过基因组比对鉴定出ＢＡ０６上有１２个基因
组岛或噬菌体序列（ＧＩ１ＧＩ１２），如图１Ａ所示．这
些区域共有约１３３ｋｂ，ＧＣ含量为３６．４３％，低于菌
株总体ＧＣ含量（４１．３４％）．其中ＰＨＡＳＴ软件鉴
定出ＧＩ１０为噬菌体序列（ｐｒｏｐｈａｇｅ），大小为
６２．８ｋｂ，包含５７个蛋白，其中３７个蛋白可以在噬
菌体蛋白数据库中找到注释信息（图１Ｂ）．

图１　ＢＡ０６与其他１８个短小芽孢杆菌全基因组
比较图

Ａ．从内到外依次为基因组坐标，ＧＣ含量，ＧＣ偏移，短
小芽孢杆菌３１９、７Ｐ、１５．１、ＡＴＣＣ７０６１、Ｂ４１０７、Ｂ４１２７、
Ｂ４１２９、Ｂ４１３３、Ｂ４１３４、ＭＴＣＣＢ６０３３、ＣＣＭＡ５６０、Ｆａｉｒ
ｖｉｅｗ、ＧＲ８、ＩＮＲ７、ＲＩ０６９５、Ｓ１、ＳＡＦＲ０３２、Ｗ３中的同
源基因．最外为ＢＡ０６的基因组岛或噬菌体序列．Ｂ．噬
菌体序列（Ｐｒｏｐｈａｇｅ１／ＧＩ１０）的基因结构
Ｆｉｇ．１　Ｗｈｏｌｅｇｅｎｏｍｅｍａｐｏｆ犅．狆狌犿犻犾狌狊ＢＡ０６

ｃｏｍｐａｒｅｄｗｉｔｈｏｔｈｅｒ１８ｓｔｒａｉｎｓ
Ａ．Ｆｒｏｍｔｈｅｉｎｎｅｒｔｏｏｕｔｅｒｃｉｒｃｌｅｓ：ＧＣｃｏｎｔｅｎｔｐｌｏｔ，ＧＣ
ｓｋｅｗｐｌｏｔ，ｏｒｔｈｏｌｏｇｏｕｓｇｅｎｅｓｆｏｕｎｄｉｎ犅犪犮犻犾犾狌狊狆狌犿犻犾狌狊
３１９，７Ｐ，１５．１，ＡＴＣＣ７０６１，Ｂ４１０７，Ｂ４１２７，Ｂ４１２９，
Ｂ４１３３，Ｂ４１３４，ＭＴＣＣＢ６０３３，ＣＣＭＡ５６０，Ｆａｉｒｖｉｅｗ，
ＧＲ８，ＩＮＲ７，ＲＩ０６９５，Ｓ１，ＳＡＦＲ０３２，Ｗ３．Ｇｅｎｏｍｉｃ
ｉｓｌａｎｄｏｒｐｈａｇｅｌｉｋｅｒｅｇｉｏｎｓｉｎＢＡ０６ａｒｅｉｎｄｉｃａｔｅｄｏｎｔｈｅ
ｏｕｔｅｒｍｏｓｔｃｉｒｃｌｅ．Ｂ．Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆｐｈａｇｅｌｉｋｅｒｅｇｉｏｎ
（Ｐｒｏｐｈａｇｅ１／ＧＩ１０）

ＧＩＰＳｙ软件鉴定出基因岛ＧＩ２有很强的抗性
岛（ＲｅｓｉｓｔａｎｃｅＩｓｌａｎｄ，ＲＩ）特性．ＧＩ２包含７个蛋白
编码基因，其中基因ｍａｒＡ编码多重抗生素抗性转
录因子．并且ＧＩ２还有较强的共生岛（Ｓｙｍｂｉｏｔｉｃ
Ｉｓｌａｎｄ）特性，其中有个与运输相关的预测蛋白ＷＰ
＿０１７３６６４９８．１可以在共生岛蛋白数据库中被比
对到．
ＧＩ５也被鉴定出有抗性岛特征，ＧＩ５区域有１１

个蛋白，其中有一个氯霉素乙酰转移酶（Ｃｈｌｏｒａｍ
ｐｈｅｎｉｃｏｌａｃｅｔｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ）蛋白和一个大环内酯
类２′磷酸转移酶（ｍａｃｒｏｌｉｄｅ２′ｐｈｏｓｐｈｏｔｒａｎｓ
ｆｅｒａｓｅ）蛋白被鉴定出有抗生素抗性功能．

ＧＩ４和ＧＩ９被鉴定出有毒力岛（Ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｉｔｙ
Ｉｓｌａｎｄ，ＰＡＩ）特征．ＧＩ４区域中有６个蛋白编码基
因，其中三个蛋白编码基因能在毒力蛋白数据库中
找到比对，２个为预测蛋白，１个是改性甲基化酶
ＨａｅⅢ（ＭｏｄｉｆｉｃａｔｉｏｎｍｅｔｈｙｌａｓｅＨａｅⅢ）．ＧＩ９区域
中有７个蛋白编码基因，其中ｈｓｄＳ和ｈｓｄＭ基因
分别编码Ⅰ型限制酶犈犮狅ＫⅠ（Ｔｙｐｅ１ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ
ｅｎｚｙｍｅ犈犮狅ＫⅠ）的Ｓ和Ｍ亚基．这两个基因能在
毒力蛋白数据库中找到比对．

其他的基因组岛上大多数都是预测蛋白或者
一些酶和调控因子，但是ＧＩ３上有抗毒素ＲｎｌＢ基
因，可能与抗性相关；ＧＩ１１上有类噬菌体蛋白
ＸｋｄＷ（ＰｈａｇｅｌｉｋｅｅｌｅｍｅｎｔＰＢＳＸｐｒｏｔｅｉｎＸｋｄＷ），
此基因组岛可能也和噬菌体侵染所导致的水平基
因转移相关．

以无ｇａｐ的ＳＡＦＲ０３２菌株作为参考序列与
ＢＡ０６进行共线性分析，可以看到两个菌株共线性
区域基本一致（图２），说明两个菌株基因组较为保
守．同样在全部１９个菌株的共线性分析中也可以
看出除菌株７Ｐ外，其它菌株共线性区域均较为一
致，说明短小芽孢杆菌各菌株间在染色体结构上基
本都是较为保守的．
３．２　１９个短小芽孢杆菌系统发育分析

由于１９个菌株都属于短小芽孢杆菌属，其
１６ＳｒＲＮＡ序列都极为相似，用１６ＳｒＲＮＡ建树效
果并不能很好的反映出菌株间差异［２３］（图３Ａ）．通
过２２１０个单拷贝直系同源基因建立的系统发育树
如图３Ｂ所示，可以将１９个菌株分为三个大的类
型．可以看到菌株３１９与７Ｐ最为接近，查阅ＮＣＢＩ
中菌株信息得知３１９是７Ｐ通过化学诱变得到的
菌株．与ＢＡ０６最为接近的菌株有Ｓ１，Ｗ３，ＧＲ８，
查阅ＮＣＢＩ中基因组信息得知这四个菌株都是在中
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图２　菌株ＳＡＦＲ０３２与ＢＡ０６的基因组共线性分析
Ｆｉｇ．２　ＧｅｎｏｍｅｓｙｎｔｅｎｙａｎａｌｙｓｉｓｏｆｓｔｒａｉｎｓＳＡＦＲ０３２ａｎｄＢＡ０６

图３　１９个短小芽孢杆菌系统发育树
Ａ．由１６ＳｒＲＮＡ序列建立的最大似然树；Ｂ．由２２１０个单拷贝直系同源蛋白序列连接起来所建立的最大似然树

Ｆｉｇ．３　Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃａｎａｌｙｓｉｓｏｆ１９犅犪犮犻犾犾狌狊狆狌犿犻犾狌狊ｓｔｒａｉｎｓ
Ａ．Ａ１６ＳｒＲＮＡｇｅｎｅｂａｓｅｄｍａｘｉｍｕｍｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄｔｒｅｅ

Ｂ．Ｍａｘｉｍｕｍｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄｔｒｅｅｂａｓｅｄｏｎｔｈｅｃｏｎｃａｔｅｎａｔｅｄａｍｉｎｏａｃｉｄｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆ２２１０ｓｉｎｇｌｅｃｏｐｙＣＯＧｐｒｏｔｅｉｎｓ

国所分离出来的，其他差别较大的菌株则来自其他
国家．由此可见，建立的系统发育树是较为准确的，
并且可以推测短小芽孢杆菌的系统发育可能和地
理位置有所关联．
３．３　１９个短小芽孢杆菌犆犗犌家族鉴定结果

１９个短小芽孢杆菌菌株的ＣＯＧ注释情况见
表２．基因组编码蛋白数量平均有３６４０个，能在
ＣＯＧ数据库中找到注释信息的平均有２９５４个，占
全部蛋白的８１．１６％，平均每个菌株有１７１６个
ＣＯＧ基因家族（ＣＯＧｃｌｕｓｔｅｒ）．其中有１５４２个直
系同源基因家族是１９个菌株所共有的，因此可以
认为这１５４２个基因家族是短小芽孢杆菌的核心基

因家族．
３．４　直系同源基因家族功能分析

１９个菌株中的直系同源蛋白可以按ＣＯＧ的
功能分类方法分成２３类，每个菌株的基因在各项
功能的分布规律上较为一致，平均每个菌株在在各
个功能分类中的蛋白数量如图４所示．除了未知功
能（Ｓ）与一般的预测功能（Ｒ）外，短小芽孢杆菌在
氨基酸代谢运输（Ｅ）、转录（Ｋ）、糖代谢与运输（Ｇ）
这三大类功能中的直系同源蛋白数量要显著高于
其他功能中的直系同源蛋白数量，这在一定程度上
反应了短小芽孢杆菌具有较强的分解、转化与分泌
物质的能力．
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表２　１９个短小芽孢杆菌ＣＯＧ注释信息
Ｔａｂ．２　ＣＯＧａｎｎｏｔａｔｉｏｎｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｏｆ１９犅犪犮犻犾犾狌狊狆狌犿犻犾狌狊ｓｔｒａｉｎｓ

菌株名 基因组
大小（ｂｐ）

编码序列（ＣＤＳ）
总长（ｂｐ） 比例（％） 编码蛋

白数量
ＣＯＧ直系同源
蛋白数量 比例（％） 基因家族数量

３．１９ ３，５７２，７３９ ３，１６３，３６８ ８８．５４ ３４３２ ２８３５ ８２．６０ １６８４
７Ｐ ３，５８２，８０６ ３，１６９，２２５ ８８．４６ ３４６１ ２８７１ ８２．９５ １６９５
１５．１ ３，７９５，６９１ ３，３４１，４９８ ８８．０３ ３７６２ ３０２９ ８０．５２ １７２３

ＡＴＣＣ７０６１ ３，８３３，９９８ ３，３７２，７０７ ８７．９７ ３７０７ ２９３７ ７９．２３ １７０１
Ｂ４１０７ ３，６５０，２３４ ３，２２０，６４６ ８８．２３ ３５７４ ２９４０ ８２．２６ １７１４
Ｂ４１２７ ３，８８７，１３８ ３，４１７，９５５ ８７．９３ ３８４２ ２９７６ ７７．４６ １７３５
Ｂ４１２９ ３，６７１，３４８ ３，２４９，７７７ ８８．５２ ３６２２ ２９４１ ８１．２０ １７０７
Ｂ４１３３ ３，７１９，４９６ ３，２７８，１８２ ８８．１４ ３６４４ ２９７８ ８１．７２ １７２９
Ｂ４１３４ ３，６８１，７８４ ３，２５３，９９８ ８８．３８ ３６０６ ２９５４ ８１．９２ １７１１

ＭＴＣＣＢ６０３３ ３，７６３，４９３ ３，２９１，１３６ ８７．４５ ３６５５ ２９８１ ８１．５６ １７１９
ＢＡ０６ ３，７４７，６９８ ３，２８７，３４２ ８７．７２ ３６７０ ２９９０ ８１．４７ １７２９

ＣＭＡＡ５６０ ３，８４４，８１１ ３，３８４，２５３ ８８．０２ ３８１５ ２９８９ ７８．３５ １７２６
Ｆａｉｒｖｉｅｗ ３，８２６，４８７ ３，３８４，４４０ ８８．４５ ３７２０ ３０４８ ８１．９４ １７３７
ＧＲ８ ３，６８１，７８４ ３，２１５，７３３ ８７．３４ ３６０７ ２９４４ ８１．６２ １７１６
ＩＮＲ７ ３，６８１，７０９ ３，２４３，８６９ ８８．１１ ３６２７ ２９５４ ８１．４４ １７３２
Ｒ１０６９５ ３，６４３，６２４ ３，２１９，３２６ ８８．３６ ３５５４ ２９２２ ８２．２２ １６９９
Ｓ１ ３，６９２，８５６ ３，２５９，３２１ ８８．２６ ３６２７ ２９５２ ８１．３９ １７２２

ＳＡＦＲ＿０３２ ３，７０４，４６５ ３，２１６，３２７ ８６．８２ ３５４０ ２８９４ ８１．７５ １６９８
Ｗ３ ３，７４５，１２３ ３，２７７，１４８ ８７．５０ ３６９０ ２９９１ ８１．０６ １７２５
平均值 ３，７２２，４８９ ３，２７６，１１８ ８８．０１ ３６４０ ２９５４ ８１．１６ １７１６

图４　１９个短小芽孢杆菌直系同源蛋白功能分类
Ｆｉｇ．４　ＣＯＧｆｕｎｃｔｉｏｎｃｌａｓｓｅｓｏｆｐｒｏｔｅｉｎｓｏｆ１９犅犪犮犻犾犾狌狊狆狌犿犻犾狌狊ｓｔｒａｉｎｓ

３．５　犅犃０６菌株特异性基因家族分析
较之其他１８个菌株，ＢＡ０６有３个独有的基

因家族ＣＯＧ４２７８、ＣＯＧ４６３７、ＣＯＧ４９３８，但是编码
的蛋白均为预测蛋白，具体功能尚不明确．

统计得出ＢＡ０６菌株有９个基因家族发生了
扩张，即包含的基因数量显著大于其他菌株．在９

个扩张的基因家族中包含８６个基因，这些基因的
ＧＯ功能注释分析如图５所示．可以看出大多数基
因都和转录调控有关；其次是ＣＯＧ１３４４中有６个
鞭毛相关蛋白，和运动相关；然后有４个蛋白和跨
膜运输相关；其他扩张的基因家族大多数是一般的
酶类．发生扩张的ＣＯＧ０５９６家族有１１个酶，大多
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数为α／β水解酶、蛋白酶和脂肪酶，并且其中一个
α／β水解酶位于基因组岛ＧＩ２上，可能与抗性相
关．同样发生扩张的ＣＯＧ２２１１家族有１３个基因，
其中４个是ＭＦＳ超家族转运蛋白，并且有一个基因

ＥｍｒＹ编码多重抗药性蛋白ＥｍｒＹ．此外ＢＡ０６菌株
有３个基因家族包含的基因数量小于其他菌株，其
中ＣＯＧ２２７１家族与碳代谢有关，ＣＯＧ１０２８家族主
要为脱氢酶，ＣＯＧ１０２０主要和转运、代谢相关．

图５　ＢＡ０６扩张基因家族ＧＯ功能注释
Ｆｉｇ．５　ＧＯａｎｎｏｔａｔｉｏｎｏｆＢＡ０６ｅｘｐａｎｓｉｏｎｇｅｎｅｆａｍｉｌｉｅｓ

４　讨　论
短小芽孢杆菌常存在于土壤环境中，已有研究

已经阐述过短小芽孢杆菌的抗逆性，对人和动植物
的致病性和共生性．例如ＳＡＦＲ０３２具有很强的抗
紫外线和过氧化氢能力［２４］；ＧＲ８具有对生姜的致
病性［１７］；１５．１能分泌对无脊椎动物有毒性的蛋
白［１５］；Ｂｏｎｎ被发现可能和人类皮肤感染有关［１６］．
通过比较短小芽孢杆菌ＢＡ０６与其他１８个短小芽
孢杆菌的基因组，发现了ＢＡ０６上特异性的１２个
基因组岛，并且鉴定出有些基因组岛具有抗药、毒
力和共生特性．这说明ＢＡ０６应该同样具备也具备
这些特性，有待于进一步挖掘．

通过分析ＢＡ０６菌株的特异性基因家族，可以
发现ＢＡ０６中α／β水解酶超家族和ＭＦＳ转运蛋白
超家族发生了扩张．α／β水解酶超家族是一个有
６００００余个不同成员的庞大家族，可以催化多种底
物，具有很多不同功能［２５］．ＢＡ０６的α／β水解酶超
家族中就包括肽酶、脂肪酶等不同酶类，可能与
ＢＡ０６降解蛋白质能力有所关联．并且其中一个α／
β水解酶位于抗性岛上，可能与抗逆性有关．ＭＦＳ
转运蛋白超家族是目前已知最大的跨膜转运蛋白
家族之一，其中就包括药物抗性蛋白等［２６］．而
ＢＡ０６发生扩张的ＭＦＳ超家族中就含有编码多重
抗药性蛋白基因ＥｍｒＹ．这些都说明ＢＡ０６在短小
芽孢杆菌中可能有较为突出的抗生素抗性．

综上所述，通过对１８个短小芽孢杆菌与
ＢＡ０６菌株的基因组进行比较，可以发现ＢＡ０６可
能具有较为突出的抗生素抗性和运动能力．并且
ＢＡ０６除了具有已知的降解蛋白功能外，在致病能
力和共生能力等方面都具有进一步探索的价值．
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