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　 　 摘要:　 ＮＷＭＣＣ０１３７ 是从屠宰场下水道污泥中分离获得的 １ 株高效分解血液蛋白并具有良好生物防控特性

的枯草芽孢杆菌(Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｕｂｔｉｌｉｓ)ꎮ 为探究枯草芽孢杆菌 ＮＷＭＣＣ０１３７(Ｂ.ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＮＷＭＣＣ０１３７)高效水解血液蛋白

机制及挖掘次级代谢产物编码基因资源ꎬ利用 ＤＮＢＳＥＱ 与 ＰａｃＢｉｏ 测序平台对其进行全基因组测序并进行序列组装

和基因预测、功能注释、比较基因组分析ꎮ 结果表明 Ｂ.ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＮＷＭＣＣ０１３７ 的基因组长度为４ ２１５ ５８５ ｂｐꎬＧ＋Ｃ 含量

为 ４４􀆰 ２３％ꎻ编码基因总长度为３ ７１１ ８８５ ｂｐꎬ编码４ ３８４个基因ꎬ编码序列占整个基因组长度的 ８８􀆰 ０５％ꎬ非编码 ＲＮＡ
中包含 ８５ 个 ｔＲＮＡ 基因ꎮ 在 ＫＥＧＧ 数据库中 Ｂ.ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＮＷＭＣＣ０１３７ 基因组被注释到 ７ 种胞外蛋白酶编码基因ꎬ其
中与丝氨酸蛋白酶相关的编码基因有 ８ 个ꎮ 通过 ａｎｔｉＳＭＡＳＨ 预测发现ꎬ菌株 ＮＷＭＣＣ０１３７ 基因组中包含 ７ 种与已

知次生代谢产物合成基因簇相似度为 １００％的基因簇ꎬ包括产孢致死因子、聚酮类化合物、丰原素、枯草芽孢杆菌素

１６８、儿茶酚型嗜铁素、芽孢杆菌素、杆菌溶素合成基因簇ꎮ 进化分析结果表明ꎬＮＷＭＣＣ０１３７ 为枯草芽孢杆菌ꎬ并且

与枯草芽孢杆菌 １６８ 具有很高的共线性ꎮ Ｂ.ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＮＷＭＣＣ０１３７ 基因组序列已提交至 ＧｅｎＢａｎｋ 数据库ꎬ登录号为

ＣＰ１０３０６６ꎮ 本研究从基因层面揭示了菌株 ＮＷＭＣＣ０１３７ 的遗传信息ꎬ为该菌株应用于屠宰场血液蛋白降解及生物
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　 　 血液中蛋白质含量为 ２０％ꎬ动物屠宰后血液中

的蛋白质资源[１]只有少部分能被利用ꎬ大多数血液

未能被妥善处理ꎮ 这不仅造成资源浪费ꎬ还会引起

水土污染甚至是动物疾病[２]ꎮ 提高动物屠宰血液

利用率和废弃血液的资源化利用ꎬ是目前亟待解决

的问题ꎮ 目前国内外废弃血液利用方式主要有饲料

化、能源化、食品化、药品化、肥料化等[３]ꎮ 在饲料

化和肥料化利用中ꎬ酶解和微生物发酵是重要的处

理方式ꎮ 酶解法对环境影响小ꎬ可以有效抑制毒物

的生成[４]ꎻ与酶解法相比ꎬ微生物发酵的处理方式

具有成本低、产酶种类丰富、操作简单等优势[５￣６]ꎮ
目前微生物发酵所用的菌种有芽孢杆菌、酵母

菌、乳酸菌[７]等ꎮ 庞伟[８] 利用枯草芽孢杆菌对血粉

发酵ꎬ检测结果显示ꎬ发酵后蛋白质最大水解度为

３２􀆰 ３０％ꎬ发酵产物中氨基酸含量是原来的 ４􀆰 ４４ 倍ꎬ
可溶性蛋白质含量提高了 ５３􀆰 ７７％ꎮ 陶艳华等[９] 和

Ｙａｏ 等[１０]均采用短小芽孢杆菌发酵ꎬ发酵后血红蛋

白降解率分别达到 ５３􀆰 ６４％ 和 ８５􀆰 ００％ꎮ 崔玮琪

等[１１]筛选得到菌株 Ｘ￣１７ꎬ以猪血作为唯一氮源发

酵ꎬ经优化后血液蛋白水解度达到 １８􀆰 ５２％ꎬ可溶性

蛋白质含量达到 ２􀆰 ７５ ｍｇ / ｍｌꎮ 有研究结果表明ꎬ菌
株对蛋白质的降解率受血液占比影响较大ꎬ血液在

发酵底物中的占比低于 １０％时ꎬ菌株对血液蛋白降

解率较高[１２]ꎬ血液在发酵底物中的占比高于 １０％
时ꎬ降解率明显降低ꎮ Ｚｈａｎｇ 等[１３] 使用重组酵母菌

发酵血液ꎬ血液在发酵底物中的占比为 ３􀆰 ２％时ꎬ蛋
白质降解率为 ４９􀆰 ０％ꎮ 而马子豪等[１４]发现ꎬ血液在

发酵底物中的占比为 ３０％时ꎬ蛋白质降解率只有

９􀆰 ８６％ꎮ 本试验前期使用枯草芽孢杆菌 ＮＷＭ￣
ＣＣ０１３７ꎬ在动物屠宰血液占发酵底物 ９０􀆰 ０％情况

下ꎬ血液中蛋白质水解率仍有 １７􀆰 ６％ꎬ多肽含量为

１５􀆰 １６ ｍｇ / ｍｌꎬ 具有较高的水解效率ꎬ 表明菌株

ＮＷＭＣＣ０１３７ 在动物屠宰血液再利用方面有着较好

的潜力ꎮ
枯草芽孢杆菌(Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｕｂｔｉｌｉｓ)是一种重要的

工业微生物[１５]ꎮ 研究结果表明ꎬ枯草芽孢杆菌能产

生至少 ８ 种胞外或细胞壁相关蛋白酶[１６]、纤维素

酶、木聚糖酶[１７] 以及聚酮类化合物、细菌素等多种

抗菌物质[１８]ꎬ还具有促进养殖动物生长、降解环境

废弃物、净化水质等作用[１９]ꎮ 为探究菌株 ＮＷＭ￣
ＣＣ０１３７ 对血液中蛋白质降解的作用机制ꎬ通过 ＤＮ￣
ＢＳＥＱ 平台与第三代测序技术 ＰａｃＢｉｏ 测序平台对其

进行全基因组测序ꎬ在获得基因序列的基础上ꎬ利用

ＧＯ、ＣＯＧ、ＫＥＧＧ、ＣＡＺｙ 等数据库进行基因功能注

释ꎮ 并通过比较基因组学更好地了解菌株 ＮＷＭ￣
ＣＣ０１３７ 分类地位及其与其他枯草芽孢杆菌的差异

性ꎬ揭示其高效降解屠宰动物血液蛋白的作用机制ꎬ
为后期的生产应用提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验材料

１.１.１　 菌株　 本试验使用的菌株为 Ｂ.ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＮＷＭ￣
ＣＣ０１３７ꎬ由课题组前期分离所得ꎮ 保存于西北民族

大学生物医学研究中心中国￣马来西亚国家联合实
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验室ꎮ
１.１.２　 相关试剂　 ＬＢ 培养基:琼脂粉 １８􀆰 ０ ｇ / Ｌꎬ胰
蛋白胨 １０􀆰 ０ ｇ / Ｌꎬ酵母粉 ５􀆰 ０ ｇ / ＬꎬＮａＣｌ １０􀆰 ０ ｇ / Ｌꎬ
ｐＨ 值 ７􀆰 ４(所用培养基中试剂均为分析纯)ꎻ细菌基

因组 ＤＮＡ 提取试剂盒(ＴａＫａＲａ ＭｉｎｉＢＥＳＴ Ｕｎｉｖｅｒｓａｌ
Ｇｅｎｏｍｉｃ ＤＮＡ Ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ Ｋｉｔ Ｖｅｒ􀆰 ５􀆰 ０ꎬＴａＫａＲａ 公司

产品)ꎮ
１.２　 方法

１.２.１　 菌株基因组的提取及测序　 将菌株在 ＬＢ 固

体培养基复苏培养 ２４ ｈꎬ取单菌落接入 ＬＢ 液体培

养基ꎬ于 ３０ ℃ꎬ１５０ ｒ / ｍｉｎ条件下培养至对数生长

期ꎬ使用细菌基因组 ＤＮＡ 提取试剂盒提取全基因组

ＤＮＡꎮ 提取的 ＤＮＡ 经检测符合条件后送至深圳华

大基因股份有限公司通过第二代 ＤＮＢＳＥＱ 平台与

第三代 ＰａｃＢｉｏ 平台进行基因组测序ꎮ
１.２.２　 基因组组分与功能分析　 使用 ＳＭＲＴ Ｌｉｎｋ Ｖ５.
０. １ 软 件 ( ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ. ｐａｃｂ. ｃｏｍ / ｓｕｐｐｏｒｔ / ｓｏｆｔｗａｒｅ￣
ｄｏｗｎｌｏａｄｓ / )进行数据组装ꎮ 使用 Ｇｌｉｍｍｅｒ(Ｖ３.０２)软
件(ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｃｂｃｂ.ｕｍｄ. ｅｄｕ / ｓｏｆｔｗａｒｅ / ｇｌｉｍｍｅｒ / ) [２０]

预测编码基因ꎮ 利用 ＲＮＡｍｍｅｒ(Ｖ１.２)软件(ｈｔｔｐ: / /
ｗｗｗ.ｃｂｓ. ｄｔｕ. ｄｋ / ｓｅｒｖｉｃｅｓ / ＲＮＡｍｍｅｒ / )预测 ｒＲＮＡ[２１]ꎬ
利用 ｔＲＮＡｓｃａｎ￣ＳＥ(Ｖ１.３.１)软件预测 ｔＲＮＡ[２２]ꎬ并与

Ｒｆａｍ(Ｖ９.１)数据库(ｈｔｔｐ: / / ｒｆａｍ.ｓａｎｇｅｒ.ａｃ.ｕｋ / )比对

得到 ｓＲＮＡ[２３]ꎻ使用 ＣＲＩＳＰＲ ＣａｓＦｉｎｄｅｒ 软件(Ｖ４. ２.
１９)识别 ＣＲＩＳＰＲｓꎬ得到 ＤＲｓ 和 Ｓｐａｃｅｒｓꎻ使用 Ｔａｎｄｅｍ
Ｒｅｐｅａｔ Ｆｉｎｄｅｒ(Ｖ４.０４)软件[２４] 预测串联重复序列ꎬ根
据重复单元长度及数目筛选出其中的微卫星以及小

卫星序列ꎬ软件的参数设置为:２７７８０１０５０２０００￣ｄ￣ｈꎮ
Ｔａｎｄｅｍ Ｒｅｐｅａｔ Ｆｉｎｄｅｒ 查找算法是一个两阶段查找算

法ꎬ由检测阶段和分析阶段两部分组成ꎬ算法首先会

基于重复片段的概率模型的统计信息对序列进行检

测并得到可能满足条件的候选重复片段ꎬ之后通过对

候选结果的分析和筛选得到最终的查找结果ꎮ 并且

Ｔａｎｄｅｍ Ｒｅｐｅａｔ Ｆｉｎｄｅｒ 查找算法不需要预先知道任何

如模式组成、模式长度、模式重复次数等关于模式的

已知信息ꎬ运行速度快、耗时少、重复序列准确ꎬ能够

满足数据分析的要求ꎮ
基因功能注释使用 Ｄｉａｍｏｎｄ 软件与 Ｇｅｎｅ Ｏｎｔｏｌ￣

ｏｇｙ( ＧＯ)、Ｃｌｕｓｔｅｒ ｏｆ Ｏｒｔｈｏｌｏｇｏｕｓ Ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎｓ
(ＣＯＧ)、 Ｋｙｏｔｏ Ｅｎｃｙｃｌｏｐｅｄｉａ ｏｆ Ｇｅｎｅｓ ａｎｄ Ｇｅｎｏｍｅｓ
( ＫＥＧＧ )、 Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅ￣Ａｃｔｉｖｅ Ｅｎｚｙｍｅｓ Ｄａｔａｂａｓｅ
(ＣＡＺｙ)等数据库对比得到对应的功能注释信息ꎮ

１.２.３　 比较基因组分析　 利用 Ｏｒｔｈｏ Ｆｉｎｄｅｒ(ｖ２.２.６ꎬ
Ｇｅｎｏｍｅ Ｂｉｏｌｏｇｙ ２０１９ꎬ ｈｔｔｐｓ: / / ｇｉｔｈｕｂ. ｃｏｍ / ｄａｖ￣
ｉｄｅｍｍｓ / ＯｒｔｈｏＦｉｎｄｅｒ) 和参考基因组 ( ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.
ｎｃｂｉ.ｎｌｍ. ｎｉｈ. ｇｏｖ / )找出多个同源基因ꎬ通过 Ｏｒｔｈｏ
Ｆｉｎｄｅｒ 软件默认参数构建系统发育树ꎬ其中进化树

可视化采用的是 Ｍｅｇａ 最大简约法模型ꎬ参数为默

认ꎮ 使用 ＭＵＭｍｅｒ 软件(Ｖ３.２２)进行共线性分析ꎮ
通过 ａｎｔｉＳＭＡＳＨ ｖｅｒｓｉｏｎ ( Ｖ６. １. １ꎬ ｓｅｃｏｎｄａｒｙｍｅｔａｂｏ￣
ｌｉｔｅｓ.ｏｒｇ)对菌株 ＮＷＭＣＣ０１３７ 进行次级代谢产物预

测ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 Ｂ.ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＮＷＭＣＣ０１３７ 全基因组概况

Ｂ.ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＮＷＭＣＣ０１３７ 基因组长度为４ ２１５ ５８５
ｂｐꎬＧ＋Ｃ 含量为 ４４􀆰 ２３％ꎬ无质粒ꎮ 基因组共有４ ３８４
个编码基因ꎬ编码基因总长度为３ ７１１ ８８５ ｂｐꎬ平均

长度 ８４６􀆰 ６９ ｂｐꎬ占基因组的 ８８􀆰 ０５％ꎮ 串联重复序

列(Ｔａｎｄｅｍ ｒｅｐｅａｔꎬＴＲ)５５ 个ꎬ重复序列单元大小为

１２~２５３ ｂｐꎬ总长度４ １４１ ｂｐꎬ占基因组的 ０􀆰 ０９８２％ꎮ
小卫星 ＤＮＡ(Ｍｉｎｉｓａｔｅｌｌｉｔｅ ＤＮＡ)４２ 个ꎬ单元大小为

１５~６０ ｂｐꎬ总长度２ ４５８ ｂｐꎬ占基因组的 ０􀆰 ０５８３％ꎮ
将 ＮＷＭＣＣ０１３７ 基因组完整测序数据提交至 Ｇｅｎ￣
Ｂａｎｋ 数据库ꎬ登录号为 ＣＰ１０３０６６ꎮ 将 Ｂ􀆰 ｓｕｂｔｉｌｉｓ
ＮＷＭＣＣ０１３７ 与另外 ２ 株枯草芽孢杆菌进行差异性

比较分析结果(表 １)表明ꎬＮＷＭＣＣ０１３７ 与 Ｂ􀆰 ｓｕｂｔｉ￣
ｌｉｓ １６８ 的基因组长度和 Ｇ＋Ｃ 含量占比都很接近ꎬ但
ＮＷＭＣＣ０１３７ 的编码基因数却比 Ｂ. ｓｕｂｔｉｌｉｓ １６８ 多

１４２ 个ꎮ Ｂ. ｓｕｂｔｉｌｉｓ Ｎ２￣１０[２５] ( ＧｅｎＢａｎｋ 登 录 号

ＣＰ０９８４１７)的基因组长度小于 ＮＷＭＣＣ０１３７ꎬ菌株

ＮＷＭＣＣ０１３７ 的 Ｇ＋Ｃ 含量占比也大于 Ｂ.ｓｕｂｔｉｌｉｓ Ｎ２￣
１０ꎮ

表 １　 不同菌株基因组概况

Ｔａｂｌｅ １　 Ｏｖｅｒｖｉｅｗ ｏｆ ｇｅｎｏｍｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔｒａｉｎｓ

菌株　 　 　 Ｂ.ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＮＷＭＣＣ０１３７ Ｂ.ｓｕｂｔｉｌｉｓ １６８ Ｂ.ｓｕｂｔｉｌｉｓ Ｎ２￣１０

长度(ｂｐ) ４ ２１５ ５８５ ４ ２１５ ６０６ ４ ０３６ ８９９

Ｇ＋Ｃ 含量(％) ４４.２３ ４３.５０ ４３.８８

编码基因数量 ４ ３８４ ４ ２４２ ４ １５３

平均长度(ｂｐ) ８４６.６９ ８９５.００ ８６３.００

ｔＲＮＡ 数量 ８５ ８７ ８５

２.２　 Ｂ.ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＮＷＭＣＣ０１３７ 基因组组分分析

非编码 ＲＮＡ(ｎｃＲＮＡ)是一类可直接在 ＲＮＡ 水
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平对生命活动发挥作用的 ＲＮＡ 分子ꎮ ＮＷＭＣＣ０１３７
基因组含 ｔＲＮＡ、ｒＲＮＡ、ｓＲＮＡ ３ 种非编码 ＲＮＡꎬ其中

ｔＲＮＡ ８５ 个ꎬ５ｓ ｒＲＮＡ、１６ｓ ｒＲＮＡ 及 ２３ｓ ｒＲＮＡ 均为 １０
个ꎬｓＲＮＡ ３４ 个ꎮ Ｂ.ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＮＷＭＣＣ０１３７ 的基因组圈

图如图 １ 所示ꎮ 由于 ＤＮＡ 单链中 Ｇ 与 Ｃ 含量不一

定相同ꎬ单链中 Ｇ 与 Ｃ 含量的偏移称为 ＧＣ￣Ｓｋｅｗꎬ
因此第 ８ 圈的 ＧＣ￣Ｓｋｅｗ 值是用来衡量在 ＤＮＡ 单链

中碱基 Ｇ 和 Ｃ 相对含量的不同ꎮ ＧＣ￣Ｓｋｅｗ＋表示 Ｇ
含量大于 ＣꎬＧＣ￣Ｓｋｅｗ￣表示 Ｇ 含量小于 Ｃꎮ ＤＮＡ 复

制中的前导链(Ｌｅａｄｉｎｇ ｓｔｒａｎｄ)富含 Ｇ 和 Ｔꎬ而滞后

链(Ｌａｇｇｉｎｇ ｓｔｒａｎｄ)中的 Ａ 和 Ｃ 偏多ꎬ表现出碱基组

成上的不对称性ꎮ 因此从复制起点延伸的前导链中

是 ＧＣ￣Ｓｋｅｗ＋ꎬ而在滞后链中为 ＧＣ￣Ｓｋｅｗ￣ꎮ

由外向内ꎬ第 １ 圈表示基因组大小ꎻ第 ２ 和第 ３ 圈为正向反向链基因ꎻ第 ４ 第 ５ 圈为正向链 ｎｃＲＮＡ 与反向链 ｎｃＲＮＡꎻ第 ６ 圈为重复序列ꎻ第 ７
圈为 Ｇ＋Ｃ 含量ꎻ第 ８ 圈为 ＧＣ￣Ｓｋｅｗ 值ꎮ

图 １　 Ｂ.ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＮＷＭＣＣ０１３７ 基因组特征

Ｆｉｇ.１　 Ｇｅｎｏｍｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ Ｂ.ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＮＷＭＣＣ０１３７

２.３　 Ｂ.ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＮＷＭＣＣ０１３７ 基因功能分析

将全基因组数据与 ＧＯ、ＫＥＧＧ 和 ＣＯＧ 等数据库

进行比对注释ꎮ Ｂ.ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＮＷＭＣＣ０１３７ 基因组中被注

释到 ＧＯ 数据库的基因数目为２ ５５５个(５８􀆰 ２８％)ꎬ被
注释到 ＣＯＧ 的基因数目为３ ２０７个(７３􀆰 １５％)ꎬＫＥＥＧ

数据库中被注释到有具体 Ｐａｔｈｗａｙ 的基因数目为

２ ６０９个(５９􀆰 ５１％)ꎬＮＲ 数据库中被注释到的基因数

目为４ ３８１个(９９􀆰 ９３％)ꎬＣＡＺｙ 数据库中被注释到的

基因数目为 １５２ 个(３􀆰 ４６％)ꎬＶＦＤＢ 数据库中被注释

到的基因数目为 ２０６ 个(４􀆰 ６９％)ꎮ
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２.３.１　 ＧＯ 数据库注释 　 Ｂ. ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＮＷＭＣＣ０１３７ 基

因功能 ＧＯ 数据库注释结果如图 ２ 所示ꎬ基因被注

释到与生物过程相关的类别最多ꎬ有 １９ 种ꎬ前 ３ 种

分别是细胞过程(１ ４０７个基因)、代谢过程(１ ３４７个
基因)和定位(３８７ 个基因)ꎮ 基因被注释到与分子

功能相关的类别有 １２ 种ꎬ基因数量最多的前两类是

催化活性和结合ꎮ 细胞组分中与细胞组织相关的功

能注释基因最多ꎬ为 ７１６ 个ꎮ ＧＯ 数据库中还注释到

抗逆性相关的基因ꎬ如孢子形成(ＧＯ:００４３９３４)、萌
发(ＧＯ:００３０４３５)ꎻ此外ꎬ菌株还含有嗜铁素生物合

成基因(ＧＯ:００１９２９０)ꎮ ＧＯ 数据库注释结果表明ꎬ
该菌株不仅在代谢过程中结合、转运和催化等方面

具有较强能力ꎬ还具有抗逆、抗真菌等特性ꎮ

图 ２　 Ｂ.ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＮＷＭＣＣ０１３７ 基因功能 ＧＯ 数据库注释

Ｆｉｇ.２　 ＧＯ ｄａｔａｂａｓｅ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｂ.ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＮＷＭＣＣ０１３７ ｇｅｎｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎ
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２.３. ２ 　 ＣＯＧ 数据库注释 　 根据 Ｂ. ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＮＷＭ￣
ＣＣ０１３７ 基因功能的 ＣＯＧ 数据库注释结果(图 ３)ꎬ
其中参与氨基酸转运与代谢的基因有 ３２９ 个ꎻ关于

碳水化合物的运输和代谢的基因ꎬ有 ３２７ 个ꎻ与转录

相关的有 ３３０ 个基因ꎮ 同时还发现有 ２３２ 个基因与

细胞壁、细胞膜的生物反应有关ꎬ说明菌株具有较强

的生成细胞膜的能力ꎮ 还有 １０２ 个基因与防御机制

有关ꎬ这些基因保障了菌株在复杂环境中的生存能

力ꎬ使菌株能够在下水道污泥中存活ꎮ 在 ＣＯＧ 数据

库注释结果中ꎬ菌株 ＮＷＭＣＣ０１３７ 的基因功能主要

被注释到氨基酸、碳水化合物、无机离子的转运与代

谢 ３ 个途径ꎮ

图 ３　 Ｂ.ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＮＷＭＣＣ０１３７ 基因组功能 ＣＯＧ 数据库注释

Ｆｉｇ.３　 ＣＯＧ ｄａｔａｂａｓｅ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｂ.ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＮＷＭＣＣ０１３７ ｇｅｎｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎ

２.３.３　 ＫＥＧＧ 数据库注释 　 Ｂ. ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＮＷＭＣＣ０１３７
基因组与 ＫＥＧＧ 数据库比对ꎬ共有 ２ ６０９ 个基因分

别在 ６ 大功能 ４２ 个通路上得到功能注释(图 ４)ꎮ
在新陈代谢方面被功能注释的基因最多ꎬ有１ ７１０个
基因ꎮ １２ 个代谢通路中ꎬ与碳水化合物代谢相关的

基因有 ２８５ 个ꎬ与氨基酸代谢相关的基因有 ２２７ 个ꎮ

还有 ３３１ 个基因在环境信息处理上得到功能注释ꎬ
其中与膜运输相关的基因有 １８７ 个ꎬ与信号传导相

关的基因有 １４３ 个ꎮ 在 ＫＥＧＧ 数据库中ꎬ被注释到

的数量最多的是与碳水化合物代谢相关的基因ꎬ其
次是与氨基酸代谢相关的基因ꎬ还注释到 ４４ 个与萜

类和聚酮类化合物代谢相关的基因ꎮ 这些基因控制
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着表面活性素生物合成以及丰原素合成ꎮ 其中与表

面活性素(Ｓｕｒｆａｃｔｉｎ ｆａｍｉｌｙ)相关的基因有 ３ 个ꎬ分别

为 ｓｒｆＡＡ ( ＧＬ０００３６４ )、 ｓｒｆＡＢ ( ＧＬ０００３６５ )、 ｓｒｆＡＣ
(ＧＬ０００３６６)ꎻ与丰原素(Ｆｅｎｇｙｃｉｎ ｆａｍｉｌｙ )相关的基

因 有 ６ 个ꎬ 分 别 为 ｐｐｓＡ ( ＧＬ００１９７６ )、 ｐｐｓＢ
(ＧＬ００１９７５)、ｐｐｓＣ (ＧＬ００１９７３)、ｐｐｓＤ(ＧＬ００１９７２、
ＧＬ００１９７４)、ｐｐｓＥ(ＧＬ００１９７１)ꎮ

图 ４　 Ｂ.ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＮＷＭＣＣ０１３７ 基因功能 ＫＥＧＧ 数据库注释

Ｆｉｇ.４　 ＫＥＧＧ ｄａｔａｂａｓｅ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｂ.ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＮＷＭＣＣ０１３７ ｇｅｎｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎ
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　 　 根据前期研究结果ꎬ菌株 ＮＷＭＣＣ０１３７ 所产的

中性蛋白酶具有半胱氨酸蛋白酶和丝氨酸蛋白酶的

性质ꎬ可裂解大分子蛋白质中的肽键ꎬ使之成为小分

子寡肽[２６]ꎬ在水解反应过程中发挥着重要作用ꎮ 通

过 ＮＷＭＣＣ０１３７ 基因组与 ＫＥＧＧ 数据库比对分析可

得ꎬＮＷＭＣＣ０１３７ 基因组中包括枯草杆菌蛋白酶

ＡｐｒＥ(ＧＬ００１８５２ꎬＥＣ ３. ４. ２１. ６２)、中性金属蛋白酶

ＮｐｒＥ(ＧＬ００１５８８ꎬＥＣ ３.４.２４.２８)、丝氨酸蛋白酶 Ｅｐｒ
(ＧＬ００４０９６ꎬＥＣ ３.４.２１.－)和 Ｖｐｒ(ＧＬ００４０６２ꎬＥＣ ３.４.
２１.－)、杆状肽酶 Ｆ(Ｂｐｒꎬ ＧＬ００１６５２ꎬＥＣ ３.４.２１. －)、
中性蛋白酶 Ｂ(ＮｐｒＢꎬ ＧＬ００１１７６ꎬＥＣ ３.４.２４.－)、细胞

壁相关蛋白酶 (ＷｐｒＡꎬＧＬ００１１４２ꎬＥＣ ３.４.２１.－)编码

基因ꎮ 其中编码丝氨酸蛋白酶的基因有 ８ 个(表
２)ꎬ分别是丝氨酸蛋白酶 Ｄｏ(Ｓｅｒｉｎｅ ｐｒｏｔｅａｓｅ Ｄｏ)、主
要细胞内丝氨酸蛋白酶 (Ｍａｊｏｒ ｉｎｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｓｅｒｉｎｅ
ｐｒｏｔｅａｓｅ)、丝氨酸蛋白酶 ＡｐｒＸ ( Ｓｅｒｉｎｅ ｐｒｏｔｅａｓｅ Ａｐ￣
ｒＸ)、膜结合丝氨酸蛋白酶 ＣｌｐＰ 类(Ｍｅｍｂｒａｎｅ￣ｂｏｕｎｄ
ｓｅｒｉｎｅ ｐｒｏｔｅａｓｅ)、丝氨酸蛋白酶(Ｓｅｒｉｎｅ ｐｒｏｔｅａｓｅ)、微
量细胞外丝氨酸蛋白酶 Ｖｐｒ(Ｍｉｎｏｒ ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｓｅｒ￣
ｉｎｅ ｐｒｏｔｅａｓｅ Ｖｐｒ)ꎮ 推断这些基因是枯草芽孢杆菌

ＮＷＭＣＣ０１３７ 高效降解屠宰动物血液蛋白的基础ꎮ

表 ２　 Ｂ.ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＮＷＭＣＣ０１３７ 基因组中编码丝氨酸蛋白酶的相关基

因

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｇｅｎｅｓ ｅｎｃｏｄｉｎｇ ｓｅｒｉｎｅ ｐｒｏｔｅａｓｅ ｉｎ ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｂ.ｓｕｂｔｉｌｉｓ
ＮＷＭＣＣ０１３７

基因　 　 编码的蛋白酶　 　 　 　 基因编号

ＤｅｇＰ、ＨｔｒＡ 丝氨酸蛋白酶 Ｄｏ ＧＬ００１３８５、ＧＬ００３５２１、
ＧＬ００４３０９

ＩＳＰ 主要细胞内丝氨酸蛋白酶 ＧＬ００１４１７

ＡｐｒＸ 丝氨酸蛋白酶 ＡｐｒＸ ＧＬ００１８５２

ＮｆｅＤ 膜结合丝氨酸蛋白酶 ＣｌｐＰ 类 ＧＬ００２７０４

Ｋ１４６４５ 丝氨酸蛋白酶(３.４.２１.￣) ＧＬ００３４６８

Ｖｐｒ 微量细胞外丝氨酸蛋白酶 Ｖｐｒ ＧＬ００４０６２

２.３.４　 碳水化合物相关酶(ＣＡＺｙ)基因数据库注释

　 将 Ｂ.ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＮＷＭＣＣ０１３７ 的基因组序列与碳水化

合物相关酶数据库进行注释比对ꎬ注释结果显示ꎬ编
码 ＣＡＺｙ 的基因有 １５２ 个ꎬ占基因总数的 ３.４６％ꎮ 其

中ꎬＮＷＭＣＣ０１３７ 基因组中有 ６８ 个糖苷水解酶

(ＧＨｓ)编码基因、４３ 个碳水化合物酶结合模块(Ｃａｒ￣
ｂｏｈｙｄｒａｔｅ￣ｂｉｎｄｉｎｇ ｍｏｄｕｌｅｓꎬＣＢＭｓ)编码基因、３１ 个编

码糖基转移酶(ＧＴｓ)基因、１３ 个碳水化合物酯酶

(ＣＥｓ)编码基因、７ 个多糖裂解酶(ＰＬｓ)编码基因、１
个辅助活性酶(ＡＡｓ)编码基因ꎮ 在碳水化合物酶结

合模块中 α￣淀粉酶(ＥＣ ３.２.１.１)与分支酶(ＥＣ ２.４.
１.１８)具有最高的覆盖度ꎮ 在糖苷水解酶中ꎬ覆盖度

较高的有分支酶、几丁质酶(ＥＣ ３.２.１.１４)、β￣１ꎬ４￣木
聚糖内切酶(ＥＣ ３.２.１.８)、双功能胞壁酰胺酶 ＤＤ 内

肽酶(ＥＣ ３.２.１.１７)、Ｇ 型溶菌酶(ＥＣ ３.２.１.１７)ꎮ 这

些酶在菌株生长代谢过程中发挥着重要作用ꎮ 菌株

ＮＷＭＣＣ０１３７ 基因组中还含有内切葡聚糖酶(ＥＣ ３.
２.１.４)、β￣葡萄糖苷酶(ＥＣ ３.２.１.２１)等酶的编码基

因ꎬ从基因层面进一步了解了菌株 ＮＷＭＣＣ０１３７ 在

碳水化合物代谢中的潜力ꎮ
２.４　 系统发生分析与共线性分析

根据全基因组序列ꎬ使用 ＴｒｅｅＢｅＳＴ 软件对 Ｂ.
ｓｕｂｔｉｌｉｓ １６８、Ｂ. ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＮＷＭＣＣ０１３７、Ｂ. ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＡＴＣＣ
１１７７４、 Ｂ. ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＣＧＭＣＣ２１０８、 Ｂ. ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＡＴＣＣ
２１２２８、Ｂ. ｔｅｑｕｉｌｅｎｓｉｓ ＥＡ￣ＣＢ００１５、Ｂ. ｖｅｌｅｚｅｎｓｉｓ ＪＳ２５Ｒ
构建系统发育进化树(图 ５)ꎮ 从图中可以看出 Ｂ.
ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＮＷＭＣＣ０１３７ 与枯草芽孢杆菌 １６８ 聚合在同

一分支ꎬ说明这两者之间的进化距离最为接近ꎮ

分支点上的数字表示自展值ꎮ
图 ５　 Ｂ.ｓｕｂｔｉｌｉｓ物种间的系统进化树

Ｆｉｇ.５　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ Ｂ.ｓｕｂｔｉｌｉｓ ｓｐｅｃｉｅｓ

　 　 为研究 Ｂ.ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＮＷＭＣＣ０１３７ 分别与 Ｂ.ｓｕｂｔｉｌｉｓ
１６８、Ｂ.ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＡＴＣＣ１１７７４ 基因组的整体相似性ꎬ采
用ＭＵＭｍｅｒ 软件对它们进行共线性分析(图 ６)ꎮ 通

过共线性分析ꎬ可以得到测序基因组与参考基因组

之间遗传基因变化情况ꎬ以及菌株基因组在进化过

程中发生的结构性变异情况ꎮ 枯草芽孢杆菌 Ｂ.ｓｕｂ￣
ｔｉｌｉｓ ＮＷＭＣＣ０１３７ 分别与 Ｂ. ｓｕｂｔｉｌｉｓ １６８、 Ｂ. ｓｕｂｔｉｌｉｓ
ＡＴＣＣ１１７７４ 均具有良好的共线性ꎬ存在着大量同源

性基因ꎬ说明菌株之间的进化关系较近ꎮ 而 Ｂ.ｓｕｂｔｉ￣
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ｌｉｓ ＮＷＭＣＣ０１３７ 与 Ｂ. ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＡＴＣＣ１１７７４ 之间的遗

传差异较为明显ꎮ
２.５　 次级代谢产物合成基因注释结果

通过 ａｎｔｉＳＭＡＳＨ 对菌株 ＮＷＭＣＣ０１３７ 进行次级

代谢产物合成基因注释(表 ３)ꎮ 该菌株共有 １３ 种次

级代谢产物合成基因簇被注释ꎬ其中包括非核糖体多

肽类(ＮＲＰＳ)、萜烯(Ｔｅｒｐｅｎｅ)、塞克肽类(Ｓａｃｔｉｐｅｐ￣
ｔｉｄｅ)、Ｔｒａｎｓａｔｐｋｓ、第三类聚酮合酶(Ｔ３ＰＫＳ)、甘氨酸

(Ｇｌｙｃｏｃｉｎ)、内酯(Ｂｅｔａ￣ｌａｃｔｏｎｅ)、表肽(Ｅｐｉｐｅｐｔｉｄｅ)、
兰提肽(Ｒａｎｔｈｉｐｅｐｔｉｄｅ)和 ＣＤＰＳ 基因簇ꎮ 在已鉴定的

基因簇类型中ꎬ基因簇相似性为 １００％的有产孢致死

因子(Ｓｐｏｒｕｌａｔｉｏｎ ｋｉｌｌｉｎｇ ｆａｃｔｏｒ)、聚酮类化合物(Ｂａｃｉｌ￣
ｌａｅｎｅ)、丰原素 ( Ｆｅｎｇｙｃｉｎ)、枯草芽孢杆菌素 １６８
(Ｓｕｂｌａｎｃｉｎ １６８)、儿茶酚型嗜铁素(Ｂａｃｉｌｌｉｂａｃｔｉｎ)、芽
孢杆菌素(Ｓｕｂｔｉｌｏｓｉｎ Ａ)、杆菌溶素(Ｂａｃｉｌｙｓｉｎ)合成基

因簇ꎮ 有 ３ 类基因簇未能注释到明确的代谢产物ꎮ
非核糖体多肽类(ＮＲＰＳ)基因簇与表面活性素(Ｓｕｒ￣
ｆａｃｔｉｎ)基因簇相似度为 ８３％ꎬ表肽(Ｅｐｉｐｅｐｔｉｄｅ)基因

簇与泰蓝抑素 Ａ(Ｔｈａｉｌａｎｓｔａｔｉｎ Ａ)基因簇相似度仅为

１０％ꎬ表明菌株 ＮＷＭＣＣ０１３７ 可能合成新的代谢产

物ꎮ

图 ６　 Ｂ.ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＮＷＭＣＣ０１３７ 与 Ｂ.ｓｕｂｔｉｌｉｓ １６８、Ｂ.ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＮＷＭＣＣ０１３７ 与 Ｂ.ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＡＴＣＣ１１７７４ 共线性分析

Ｆｉｇ.６　 Ｃｏｌｉｎｅａｒｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｂ.ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＮＷＭＣＣ０１３７ ａｎｄ Ｂ. ｓｕｂｔｉｌｉｓ.１６８ꎬ Ｂ.ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＮＷＭＣＣ０１３７ ａｎｄ Ｂ.ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＡＴＣＣ１１７７４

表 ３　 Ｂ. ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＮＷＭＣＣ０１３７ 次级代谢产物合成基因簇

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｇｅｎｅ ｃｌｕｓｔｅｒｓ ｏｆ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅ ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｏｆ Ｂ.ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＮＷＭＣＣ０１３７

编号 类型
起始位点

(ｂｐ)
终止位点

(ｂｐ) 最相似的已知基因簇　 　 　 相似度
(％) 基因个数

基因簇 １ 兰提肽、塞克肽类 ２０３ ８５１ ２２５ ９２４ 产孢致死因子合成基因簇 １００ ２２

基因簇 ２ 非核糖体多肽类 ３５７ ９８０ ４２１ ４１９ 表面活性素合成基因簇 ８２ ４２

基因簇 ３ 萜烯 １ １４９ ６３０ １ １７０ １４８ 　 　 　 　 　 － － ２１

基因簇 ４ 第三类聚酮合酶ꎬ非核糖体多
肽类

１ ７６３ ４４１ １ ８６８ ６８７ 聚酮类化合物合成基因簇 １００ ４６

基因簇 ５ 非核糖体多肽类ꎬ内酯 １ ９４０ ３０３ ２ ０１７ ３３０ 丰原素合成基因簇 １００ ３９

基因簇 ６ 萜烯 ２ ０９１ ８０７ ２ １１３ ７０５ 　 　 　 　 　 － － １９

基因簇 ７ 甘氨酸 ２ ２５９ １５８ ２ ２７９ ３２８ 枯草芽孢杆菌素 １６８ 合成基因簇 １００ ２５

基因簇 ８ 第三类聚酮合酶 ２ ２９６ ５８９ ２ ３３７ ６８６ 　 　 　 　 　 － － ４３

基因簇 ９ 非核糖体多肽类 ３ ２６０ １４７ ３ ３０７ ２８３ 儿茶酚型嗜铁素合成基因簇 １００ ４０

基因簇 １０ ＣＤＰＳ ３ ５９３ ４４９ ３ ６１４ １９５ 　 　 　 　 　 － － １７

基因簇 １１ 塞克肽类 ３ ８２５ ７１３ ３ ８４７ ３２４ 芽孢杆菌素 Ａ 合成基因簇 １００ １９

基因簇 １２ 其他 ３ ８５０ ３２３ ３ ８９１ ７４１ 杆菌溶素合成基因簇 １００ ３９

基因簇 １３ 表肽 ４ １１５ ３９５ ４ １３７ ０９３ 泰蓝抑素 Ａ 合成基因簇 １０ ２１
“－”表示 ＮＷＭＣＣ０１３７ 基因组中未被鉴定的基因簇ꎮ
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３　 讨 论

屠宰场废弃动物血液不能得到价值化利用ꎬ导
致大量蛋白质资源被浪费ꎮ 课题前期搜集到的 Ｂ.
ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＮＷＭＣＣ０１３７ 是产蛋白酶的优势菌株ꎬ能够

有效将血液中的大分子蛋白质分解为小分子多肽及

氨基酸ꎮ 由于传统方法难以挖掘该菌产中性蛋白酶

关键基因ꎬ因此对该菌进行全基因组测序以挖掘其

基因资源ꎮ
Ｂ.ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＮＷＭＣＣ０１３７ 基因组在 ＧＯ 数据库中

被注释到与生物过程、分子功能有关的基因占比多ꎬ
这些基因对菌株的生物学过程影响较大ꎮ Ｂ.ｓｕｂｔｉｌｉｓ
ＮＷＭＣＣ０１３７ 基因组在 ＣＯＧ 数据库中被注释到与

氨基酸、碳水化合物转运与代谢有关的基因较多ꎮ
Ｂ.ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＮＷＭＣＣ０１３７ 基因组在 ＫＥＧＧ 数据库中被

注释到与代谢途径有关的基因最多ꎬ其中碳水化合

物代谢与氨基酸代谢是被注释到基因最多的两种代

谢途径ꎮ ３ 个数据库的注释结果一致ꎮ ＫＥＧＧ 数据

库中还注释到 Ｂ.ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＮＷＭＣＣ０１３７ 基因组中的 ７
种胞外蛋白酶编码基因ꎬ最主要的胞外蛋白酶是由

ＡｐｒＥ 编码的枯草杆菌蛋白酶和 ＮｐｒＥ 编码的中性金

属蛋白酶[２７]ꎬ枯草杆菌蛋白酶可将环境中的不溶性

蛋白质降解为多种寡肽和氨基酸ꎬ以此来生产含氮

化合物供细菌本体利用ꎮ 此外丝氨酸蛋白酶 Ｅｐｒ 和
Ｖｐｒ、杆状肽酶 Ｆ、中性蛋白酶 Ｂ、细胞壁相关蛋白酶

ＷｐｒＡ 编码基因ꎬ这些基因也是 ＮＷＭＣＣ０１３７ 能够高

效降解血液中蛋白质的基础ꎮ 而且前期研究结果表

明ꎬ菌株 ＮＷＭＣＣ０１３７ 所产蛋白酶具有金属蛋白酶、
半胱氨酸蛋白酶和丝氨酸蛋白酶的特性ꎮ 菌株代谢

产生丝氨酸蛋白酶表明 ＡｐｒＸ 基因也是影响芽孢杆

菌属产胞外蛋白酶的重要基因ꎬ因此 ＮｐｒＥ 与 ＡｐｒＸ
均是影响菌株 ＮＷＭＣＣ０１３７ 产酶的关键基因ꎮ 贾仲

昕等[２８]在细菌生长的后期阶段对蛋白酶基因的表

达与产酶能力进行了检测ꎬ结果表明除枯草杆菌蛋

白酶 ＡｐｒＥ 和中性金属蛋白酶 ＮｐｒＥ 编码基因外ꎬＡｐ￣
ｒＸ 也是影响芽孢杆菌属细菌产胞外蛋白酶能力的

重要基因[２９]ꎮ 前人研究结果验证了本研究结果ꎮ
此外ꎬ蛋白酶是一种诱导酶ꎬ在合成过程中受多方面

因素的影响ꎮ 在 ＣＡＺｙ 数据库注释结果中ꎬ菌株

ＮＷＭＣＣ０１３７ 含有许多与 α￣淀粉酶、β￣１ꎬ４￣木聚糖内

切酶、Ｇ 型溶菌酶、几丁质酶、β￣葡萄糖苷酶、内切葡

聚糖酶相关的编码基因ꎮ 菌株 ＮＷＭＣＣ０１３７ 可产生

β￣葡萄糖苷酶ꎬ内切葡聚糖酶、β￣１ꎬ４￣木聚糖内切酶

等纤维素酶ꎮ 动物饲料中含有大量的纤维素ꎬ纤维

素无法被动物高效利用ꎬ枯草芽孢杆菌可作为添加

剂应用于饲料中[３０]ꎮ 将枯草芽孢杆菌混入饲料后ꎬ
在微生物的分解作用下纤维素能够被动物机体快速

吸收ꎬ转变为动物生长发育过程中的供能物质ꎬ枯草

芽孢杆菌产生的碳水化合物分解酶在这一过程中有

着不可或缺的作用ꎮ Ｇ 型溶菌酶不但具有广谱抗菌

作用ꎬ在抗病毒与抗肿瘤活性中也有广泛的应

用[３１]ꎮ 此外还注释到与几丁质酶等细胞壁降解酶

相关的编码基因ꎬ推测菌株 ＮＷＭＣＣ０１３７ 可通过降

解病原真菌的细胞壁来抑制病原微生物的生命活

动ꎬ从而完成抑菌作用ꎮ
在抗菌物质合成方面ꎬＮＷＭＣＣ０１３７ 菌株有 １３

个合成基因簇ꎬ包括 １０ 个已知基因簇和 ３ 个未知基

因簇ꎬ菌体在生长过程中可以产生枯草菌素、丰原

素、杆菌溶素、表面活性素等活性物质ꎬ在致病菌的

防治中具有很大潜力ꎮ Ｂａｃｉｌｌａｅｎｅ 是一类能抑制蛋

白质合成的聚酮类化合物ꎬ因此对细菌和真菌均有

良好的抑制作用ꎮ 丰原素是一种具有很强抗真菌活

性的环状脂肽类物质[３２]ꎮ 枯草芽孢杆菌素 １６８ 是

一类具有广谱抗菌作用的抗菌肽ꎬ在寄生虫防治方

面具有突出作用[３３]ꎮ 儿茶酚型嗜铁素是一种对铁

离子有高亲和性的螯合剂ꎬ而铁离子是病原菌生长

过程中必不可少的元素ꎬ因此在儿茶酚型嗜铁素的

作用下致病菌的生长受到抑制[３４]ꎮ 还有研究结果

表明ꎬ儿茶酚型嗜铁素具有控制微生物间竞争的作

用[３５]ꎮ 杆菌溶素是一类双肽抗菌物质ꎬ对真菌和细

菌都表现出强大的抑菌活性[３６]ꎮ 表面活性素是由

芽孢杆菌属细菌产生的一种环脂肽类小分子活性物

质ꎬ不仅具有良好的抗菌、抗病毒活性[３７]ꎬ还展现出

了灭蚊活性[３８]ꎮ 抗菌物质的存在也为菌株 ＮＷＭ￣
ＣＣ０１３７ 在生物防治中的应用提供了依据ꎮ

通过 ＧＯ、ＣＯＧ、ＫＥＧＧ 数据库注释ꎬ在 Ｂ.ｓｕｂｔｉｌｉｓ
ＮＷＭＣＣ０１３７ 基因组中发现ꎬ与氨基酸转运和代谢、
碳水化合物运输和代谢、转录代谢途径有关的基因

占比较多ꎮ 在 ＫＥＧＧ 数据库注释中ꎬ还发现了 ７ 种

蛋白酶编码基因ꎬ而在 ＣＡＺｙ 数据库注释中ꎬ发现与

碳水化合物降解、生物合成等途径相关的编码基因

也十分丰富ꎮ 推测这些酶的存在是菌株 ＮＷＭ￣
ＣＣ０１３７ 能够高效水解屠宰动物血液蛋白的内在因

素ꎮ 表面活性素、丰原素、儿茶酚型嗜铁素和杆菌溶
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素等次级代谢产物对致病菌具有较好的防控效果ꎬ
在水解过程中能够抑制致病微生物的生长从而减少

营养物质的损失ꎮ

４　 结 论

本研究采用第二代 ＤＮＢＳＥＱ 平台与第三代

ＰａｃＢｉｏ 平台高通量测序技术对 ＮＷＭＣＣ０１３７ 进行全

基因组测序ꎬ全基因组长度为４ ２１５ ５８５ ｂｐꎬＧ＋Ｃ 含

量为 ４４􀆰 ２３％ꎬ同时将完整的基因组数据与 ＧＯ、
ＫＥＧＧ、ＣＯＧ 和 ＣＡＺｙ 等数据库进行功能注释ꎬ从分

子生物学的角度探究 ＮＷＭＣＣ０１３７ 的生物学特性以

及基因组功能特性ꎮ 在 ＫＥＧＧ 数据库中 Ｂ. ｓｕｂｔｉｌｉｓ
ＮＷＭＣＣ０１３７ 基因组被注释到 ７ 种蛋白酶基因以及

与萜类和聚酮类化合物代谢相关的基因ꎮ 在 ＣＡＺｙ
数据库中 Ｂ.ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＮＷＭＣＣ０１３７ 基因组被注释到 α￣
淀粉酶、几丁质酶、分支酶、β￣１ꎬ４￣木聚糖内切酶、Ｇ
型溶菌酶、β￣葡萄糖苷酶、内切葡聚糖酶等多种酶的

编码基因ꎬ这些基因在菌株生长过程中发挥着重要

作用ꎮ 通过 ａｎｔｉＳＭＡＳＨ 分析ꎬ菌株 ＮＷＭＣＣ０１３７ 含

有多个次级代谢产物合成基因簇ꎬ因此对抑制致病

菌的生长具有较好的效果ꎮ 本研究从基因层面揭示

了菌株 ＮＷＭＣＣ０１３７ 的遗传信息ꎬ为该菌株用于降

解屠宰动物血液蛋白及生物防控提供了数据支持ꎮ
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