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一株多药耐药犆狅犿犪犿狅狀犪狊犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻细菌的基因组分析（英文）
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摘要：　从１名尿路感染患者中分离出了１株多药耐药的犆狅犿犪犿狅狀犪狊犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻（犆．犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻）菌株１２１６０６，

对其进行了抗微生物药敏试验（ＡＳＴ）和全基因组测序；然后将其与７个具有代表性的犆狅犿犪犿狅狀犪狊菌株和

犃犮犻犱狅狏狅狉犪狓菌种进行基因组比较分析，包括使用ＯｒｔｈｏＡＮＩ分析平均核苷酸同一性（ＡＮＩ），以及通过ｓｎｐＴｒｅｅ

网络服务器进行单核苷酸多态性（ＳＮＰ）分析。最后，使用ＲＡＳＴ服务器进行基因组序列，使用ＯｒｔｈｏＶｅｎｎ软

件对同源簇进行功能注释，通过ＣＡＲＤ数据库对抗生素耐药基因（ＡＲＧｓ）进行预测，并利用ＣＲＩＳＰＲ识别工

具预测ＣＲＩＳＰＲ，以及利用ＰＨＡＳＴ软件预测前噬菌体。结果表明：犆．犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻１２１６０６是一种多药耐药细

菌，其遗传成分与其他７个犆狅犿犪犿狅狀犪狊和犃犮犻犱狅狏狅狉犪狓菌种相似；其基因组中存在的 ＡＲＧｓ有助于解释其多

药耐药机制。这些发现为研究新型抗生素来控制多药耐药犆．犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻感染提供了有价值的见解。
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ＴＭ

２０００（Ｉｌｌｕｍｉｎａ，ＳａｎＤｉｅｇｏ，ＣＡ，ＵＳＡ）ｗｉｔｈ５００ｂｐｌｉｂｒａｒｙｐｒｅｐａｒａｔｉｏｎｓ．Ｔｈｅｃｌｅａｎｄａｔａｗｅｒｅｏｂ

ｔａｉｎｅｄ（４７６Ｍｂ）．ＧｅｎｏｍｅａｓｓｅｍｂｌｙｗａｓｃａｒｒｉｅｄｏｕｔｂｙＳＯＡＰ犱犲狀狅狏狅 （ｖｅｒｓｉｏｎ２．０４），ａｎｄｔｈｅｇｅ

ｎｏｍｉｃｓｉｚｅｗａｓ３．３４ Ｍｂ （１９６ｃｏｎｔｉｇｓ，ＧｅｎＢａｎｋａｓｓｅｍｂｌｙａｃｃｅｓｓｉｏｎ Ｎｏ．ＧＣＡ＿００２００２４４５．１，

ＡＳＭ２００２４４ｖ１）．

ＴｈｅｇｅｎｏｍｉｃｓｅｑｕｅｎｃｅｓｗｅｒｅａｎｎｏｔａｔｅｄｗｉｔｈＲＡＳＴｓｅｒｖｅｒ
［６］．ＴｈｅｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｒＲＮＡｇｅｎｅｓ，

ｇｅｎｏｍｉｃＧＣｃｏｎｔｅｎｔ，ｉｎｓｅｒｔｉｏｎｓｅｑｕｅｎｃｅ（ＩＳ）ｅｌｅｍｅｎｔｓｗａｓｃｏｍｐｌｅｔｅｄｗｉｔｈＲＮＡｍｍｅｒ１．２ｓｅｒｖｅｒ
［７］．

１．４　犆狅犿狆犪狉犪狋犻狏犲犌犲狀狅犿犻犮犃狀犪犾狔狊犲狊狅犳犆．犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻犛狋狉犪犻狀狊

Ｔｏｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｔｈｅｏｒｉｇｉｎ，ｇｅｎｏｍｉｃｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｓｏｆ犆．犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻２１６０６，ｆｉｖｅｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅ

犆狅犿犪犿狅狀犪狊ｓｐｅｃｉｅｓａｎｄｔｗｏ犃犮犻犱狅狏狅狉犪狓ｓｐｅｃｉｅｓｗｅｒｅｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅｌｙａｎａｌｙｓｅｄ （ＧｅｎＢａｎｋａｃｃｅｓｓｉｏｎ

ｎｕｍｂｅｒｓ：犆．犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻８９４３，ＣＰ０２０１２１．１；犆．犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻Ｊ２９，ＮＺ＿ＬＦＹＰ００００００００．１；犆．犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻

ＵＢＡ１１４４６，ＤＯＱＱ００００００００．１；犆．狋犲狊狋狅狊狋犲狉狅狀犲 ＴＫ１０２， ＣＰ００６７０４．１；犆．犪狇狌犪狋犻犮犪 ＣＪＧ，

ＣＰ０１６６０３．１； 犃犮犻犱狅狏狅狉犪狓 ｓｐ． ＲＡＣ０１， ＮＺ ＿ＣＰ０１６４４７．１； 犃犮犻犱狅狏狅狉犪狓 ｓｐ． １６０８１６３，

ＮＺ＿ＣＰ０３３０６９．１）．Ｂｏｔｈ犆．犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻８９４３ａｎｄ犆．犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻Ｊ２９ｗｅｒｅｉｓｏｌａｔｅｄｆｒｏｍｔｈｅｓａｍｅｓｏｕｒｃｅ

ｄｉａｌｙｓｉｓｅｆｆｌｕｅｎｔｏｆｐａｔｉｅｎｔｓｗｉｔｈｐｅｒｉｔｏｎｉｔｉｓｃａｕｓｅｄｂｙｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓａｍｂｕｌａｔｏｒｙｐｅｒｉｔｏｎｅａｌｄｉａｌｙｓｉｓ

（ＣＡＰＤ）ｂｙｔｈｅｓａｍｅｔｅａｍｆｒｏｍＺｈｅｊｉａｎｇＰｒｏｖｉｎｃｅ，Ｃｈｉｎａ
［８］．

Ａｖｅｒａｇｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｉｄｅｎｔｉｔｙ（ＡＮＩ）ａｎａｌｙｓｉｓｗａｓｏｐｅｒａｔｅｄｂｙＯｒｔｈｏＡＮＩ
［９］．Ｔｈｅｓｉｎｇｌｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ

ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ （ＳＮＰ）ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓｂｅｔｗｅｅｎｅａｃｈ犆．犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻ｇｅｎｏｍｅｓｗｅｒｅｃａｌｃｕｌａｔｅｄｕｓｉｎｇｔｈｅ

ｓｎｐＴｒｅｅｗｅｂｓｅｒｖｅｒｆｏｒｔｈｅａｓｓｅｍｂｌｅｄｇｅｎｏｍｅｓｗｉｔｈｍｉｎｉｍｕｍｃｏｖｅｒａｇｅａｎｄｍｉｎｉｍｕｍｄｉｓｔａｎｃｅｂｅ

６３ 华 侨 大 学 学 报 （自 然 科 学 版）　　　　　　　　　　　　　　２０２４年
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ｔｗｅｅｎＳＮＰｓ
［１０］．Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌａｎｎｏｔａｔｉｏｎｏｆｏｒｔｈｏｌｏｇｏｕｓｃｌｕｓｔｅｒｓａｍｏｎｇｔｈｅ犆．犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻ｓｔｒａｉｎｓｗａｓ

ｃｏｎｄｕｃｔｅｄｂｙＯｒｔｈｏＶｅｎｎ
［１１］．ＴｈｅｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｏｆＣＲＩＳＰＲｓ（ｃｌｕｓｔｅｒｅｄｒｅｇｕｌａｒｌｙｉｎｔｅｒｓｐａｃｅｄｓｈｏｒｔｐａｌｉｎ

ｄｒｏｍｉｃｒｅｐｅａｔｓ），ｐｒｏｐｈａｇｅｓｉｎｏｕｒ犆．犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻１２１６０６ｗｅｒｅｃａｒｒｉｅｄｏｕｔｗｉｔｈＣＲＩＳＰＲｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎｔｏｏｌ

（ＣＲＴ，ｖｅｒｓｉｏｎＣＲＴ１．１）
［１２］，ＰＨＡＳＴ

［１３］ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．

１．５　犃狀犪犾狔狊犻狊狅犳犃狀狋犻犫犻狅狋犻犮犚犲狊犻狊狋犪狀犮犲犕犲犮犺犪狀犻狊犿狊狅犳犆．犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻１２１６０６犪狋犌犲狀狅犿犻犮犔犲狏犲犾

ＴｈｅＡＲＧｓｉｎ犆．犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻１２１６０６ｗａｓｐｒｅｄｉｃｔｅｄｔｈｒｏｕｇｈＣＡＲＤｄａｔａｂａｓｅ，ｔｈｅｎｆｉｌｔｅｒｅｄｗｉｔｈ

ｍｏｒｅｓｔｒｉｎｇｅｎｔｃｕｔｏｆｆｐａｒａｍｅｔｅｒｓ（ｉｄｅｎｔｉｔｙ＞５０％，ｑｕｅｒｙｃｏｖｅｒａｇｅ＞５０％，ｓｕｂｊｅｃｔｃｏｖｅｒａｇｅ＞５０％，

ｍａｔｃｈｌｅｎｇｔｈ＞１００ａｍｉｎｏａｃｉｄｓ，ｉｄｅｎｔｉｃａｌａｍｉｎｏａｃｉｄｓ＞１００）．

２　犈狓狆犲狉犻犿犲狀狋犪犾犚犲狊狌犾狋狊犪狀犱犃狀犪犾狔狊犻狊

２．１　犐犱犲狀狋犻犳犻犮犪狋犻狅狀犪狀犱犃狀狋犻犫犻狅狋犻犮犛狌狊犮犲狆狋犻犫犻犾犻狋犻犲狊犘狉狅犳犻犾犲狊狅犳犆．犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻１２１６０６

ＷｉｔｈＢＤＰｈｏｅｎｉｘ
ＴＭ
ａｕｔｏｍａｔｅｄｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄＡＳＴｓｙｓｔｅｍ，犆．犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻１２１６０６ｗａｓｉｎｉｔｉａｌｌｙ

ｍｉｓｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄａｓ犛狆犺犻狀犵狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿犿狌犾狋犻狏狅狉狌犿 （９２％ｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅ）．Ｍｏｒｅｏｖｅｒ，ｂｅｃａｕｓｅｉｔｓ１６ＳｒＲＮＡ

ｇｅｎｅｓｅｑｕｅｎｃｅｄｉｓｐｌａｙｅｄｈｉｇｈｉｄｅｎｔｉｔｙｗｉｔｈ犃犮犻犱狅狏狅狉犪狓ｓｐ．９８６３８３３（ＧｅｎＢａｎｋＮｏ．ＡＹ２５８０６５．１），ｉｔ

ｗａｓａｇａｉｎｍｉｓｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄａｓ犃犮犻犱狅狏狅狉犪狓ｓｐ．ａｎｄｄｅｐｏｓｉｔｅｄａｓ犃犮犻犱狅狏狅狉犪狓ｓｐ．ｉｎＧｅｎＢａｎｋａｆｔｅｒＢｌａｓｔＮ

ａｎａｌｙｓｉｓ．

ＴｈｅＡＳＴ（ｔａｂｌｅ１）ｄｉｓｐｌａｙｅｄｔｈａｔ犆．犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻１２１６０６ｗａｓｒｅｓｉｓｔａｎｔｔｏ１８ｏｕｔｏｆ２１ｔｅｓｔｅｄａｎｔｉｂｉ

ｏｔｉｃｓ，ｉｎｃｌｕｄｉｎｇａｍｉｎｏｇｌｙｃｏｓｉｄｅｓ（ａｍｉｋａｃｉｎ，ｇｅｎｔａｍｉｃｉｎ），ｎｅａｒｌｙａｌｌβｌａｃｔａｍｓ｛ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｎｓ（ａｍｐｉｃｉｌｌｉｎ，

Ｔａｂ．１　Ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｐｒｏｆｉｌｅｓｏｆ犆．犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻１２１６０６

表１　犆．犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻１２１６０６的耐药性谱

Ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｓｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ Ｎａｍｅｏｆａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｓ １２１６０６

Ａｍｉｎｏｇｌｙｃｏｓｉｄｅｓ
Ａｍｉｋａｃｉｎ Ｒ（＞３２）

Ｇｅｎｔａｍｉｃｉｎ Ｒ（＞８）

Ｃａｒｂａｐｅｎｅｍｓ
Ｉｍｉｐｅｎｅｍ Ｒ（＞８）

Ｍｅｒｏｐｅｎｅｍ ＩＳ（４）

Ｃｅｐｈａｌｏｓｐｏｒｉｎｓ

Ｃｅｆａｚｏｌｉｎ Ｒ（＞１６）

Ｃｅｆｔａｚｉｄｉｍｅ Ｒ（＞１６）

Ｃｅｆｏｔａｘｉｍｅ Ｒ（＞３２）

Ｃｅｆｅｐｉｍｅ Ｒ（＞１６）

Ｍｏｎｏｂａｃｔａｍｓ Ａｚｔｒｅｏｎａｍ Ｒ（＞１６）

Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｎｓ

Ａｍｐｉｃｉｌｌｉｎ Ｒ（＞１６）

Ｐｉｐｅｒａｃｉｌｌｉｎ Ｒ（＞６４）

Ａｍｏｘｉｃｉｌｌｉｎｃｌａｖｕｌａｎａｔｅ Ｒ（＞１６／８）

Ａｍｐｉｃｉｌｌｉｎｓｕｌｂａｃｔａｍ Ｒ（＞１６／８）

Ｐｉｐｅｒａｃｉｌｌｉｎｔａｚｏｂａｃｔａｍ ＩＳ（６４／４）

Ｃｈｌｏｒａｍｐｈｅｎｉｃｏｌｓ Ｃｈｌｏｒａｍｐｈｅｎｉｃｏｌ Ｒ（＞１６）

Ｐｏｌｙｐｅｐｔｉｄｅｓ Ｃｏｌｉｓｔｉｎ Ｒ（＞２）

Ｑｕｉｎｏｌｏｎｅｓ

Ｃｉｐｒｏｆｌｏｘａｃｉｎ Ｒ（＞２）

Ｌｅｖｏｆｌｏｘａｃｉｎ Ｒ（＞８）

Ｍｏｘｉｆｌｏｘａｃｉｎ Ｒ（＞４）

Ｓｕｌｆｏｎａｍｉｄｅｓ Ｔｒｉｍｅｔｈｏｐｒｉｍｓｕｌｆａｍｅｔｈｏｘａｚｏｌｅ Ｒ（＞２／３８）

Ｔｅｔｒａｃｙｃｌｉｎｅｓ Ｔｅｔｒａｃｙｃｌｉｎｅ Ｓ（４）

　　犖狅狋犲狊：Ｓｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓｓｅｎｓｉｔｉｖｅ；ＩＳｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓｉｎｔｅｒｍｅｄｉａｔｅｌｙｓｅｎｓｉｔｉｖｅ；Ｒｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓｒｅｓｉｓｔａｎｔ．

　　注：Ｓ表示敏感；ＩＳ代表中度敏感；Ｒ代表抗性。

ｐｉｐｅｒａｃｉｌｌｉｎ，ａｍｏｘｉｃｉｌｌｉｎｃｌａｖｕｌａｎｉｃａｃｉｄ，ａｍｐｉｃｉｌｌｉｎｓｕｌｂａｃｔａｍ，ｐｉｐｅｒａｃｉｌｌｉｎｔａｚｏｂａｃｔａｍ），ｃｅｐｈａｌｏｓｐｏ

ｒｉｎｓ（ｃｅｆａｚｏｌｉｎ，ｃｅｆｔａｚｉｄｉｍｅ，ｃｅｆｏｔａｘｉｍｅ，ｃｅｆｅｐｉｍｅ），ｃａｒｂａｐｅｎｅｍｓ（ｉｍｉｐｅｎｅｍ），ｍｏｎｏｂａｃｔａｍｓ（ａｚｔｒｅｏ

ｎａｍ）｝，ｃｈｌｏｒａｍｐｈｅｎｉｃｏｌｓ （ｃｈｌｏｒａｍｐｈｅｎｉｃｏｌ），ｐｏｌｙｐｅｐｔｉｄｅｓ （ｃｏｌｉｓｔｉｎ），ｑｕｉｎｏｌｏｎｅｓ （ｃｉｐｒｏｆｌｏｘａｃｉｎ，

ｌｅｖｏｆｌｏｘａｃｉｎ，ｍｏｘｉｆｌｏｘａｃｉｎ），ｓｕｌｆｏｎａｍｉｄｅｓ（ｔｒｉｍｅｔｈｏｐｒｉｍ／ｓｕｌｆａｍｅｔｈｏｘａｚｏｌｅ），ｉｎｔｅｒｍｅｄｉａｔｅｌｙｓｕｓｃｅｐｔｉ

７３第１期　　　　ＷＡＮＧＨｕｉ，犲狋犪犾：ＧｅｎｏｍｉｃＩｎｓｉｇｈｔｓｏｆＡＭｕｌｔｉＤｒｕｇＲｅｓｉｓｔａｎｔ犆狅犿犪犿狅狀犪狊犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻Ｉｓｏｌａｔｅ
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ｂｌｅｔｏｍｅｒｏｐｅｎｅｍ，ｐｉｐｅｒａｃｉｌｌｉｎｔａｚｏｂａｃｔａｍ，ａｎｄｓｅｎｓｉｔｉｖｅｔｏｔｅｔｒａｃｙｃｌｉｎｅ．Ｔｈｅｓｅｄａｔａｓｈｏｗｅｄｔｈａｔ
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Ｆｉｇ．３　Ｏｒｔｈｏｌｏｇｏｕｓｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆ犆．犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻ｓｔｒａｉｎｓ

ａｎｄ犃犮犻犱狅狏狅狉犪狓ｓｐｅｃｉｅｓ

图３　Ｃ．ｋｅｒｓｔｅｒｓｉｉ菌株及Ａｃｉｄｏｖｏｒａｘ菌种的同源分布

１１ｓｉｎｇｌｅｔｏｎｓ．２０９５ｃｌｕｓｔｅｒｓｗｅｒｅｓｈａｒｅｄｂｙ

ｔｈｅｓｅｆｏｕｒ犆．犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻ｓｔｒａｉｎｓ．Ｆｕｒｔｈｅｒ，ｔｈｅ

ｇｅｎｅｆａｍｉｌｙｃｌｕｓｔｅｒｓｏｆｔｈｅｓｅｆｉｖｅ犆狅犿犪犿狅狀犪狊

ｓｐｅｃｉｅｓａｎｄｔｗｏ犃犮犻犱狅狏狅狉犪狓ｓｐｅｃｉｅｓｗｅｒｅｐｒｅｓｅｎ

ｔｅｄｉｎｆｉｇｕｒｅ３．Ｉｎａｇｒｅｅｍｅｎｔｗｉｔｈａｂｏｖｅｓｔａｔｅ

ｍｅｎｔｓ，犆．犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻ｓｔｒａｉｎ１２１６０６，８９４３，Ｊ２９

ａｎｄＵＢＡ１１４４６ｅｘｈｉｂｉｔｅｄａｃｌｏｓｅｌｙｒｅｌａｔｅｄｓｉｍｉ

ｌａｒｉｔｙｉｎｓｉｎｇｌｅｏｒｍｕｌｔｉｐｌｅｃｏｐｙｏｒｔｈｏｌｏｇｓ．

２．５　犘狉犲犱犻犮狋犻狅狀狅犳犆犚犐犛犘犚犻狀犆．犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻

１２１６０６

ＣＲＩＳＰＲｓａｒｅｖｉｔａｌｃｏｎｓｔｉｔｕｅｎｔｓｏｆＲＮＡ

ｂａｓｅｄｖｉｒａｌｄｅｆｅｎｓｅｓｙｓｔｅｍｓｐｏｓｓｅｓｓｅｄｂｙｂａｃｔｅｒｉ

ａａｎｄａｒｃｈａｅａ
［１５］．ＣＲＩＳＰＲｌｏｃｉａｒｅｃｏｍｐｏｓｅｄｂｙ

ｌｅａｄｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅ，ｒｅｐｅａｔｓ，ｓｐａｃｅｒｓａｎｄｃａｓｇｅｎｅ

ｃａｓｓｅｔｔｅ
［１５］．犆．犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻１２１６０６ｗａｓｐｒｅｄｉｃｔｅｄｔｏｃｏｎｔａｉｎ１０ｎｅａｒｌｙｉｄｅｎｔｉｃａｌ２９ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅＣＲＩＳＰＲ

ｒｅｐｅａｔｓ（ＧＧＴＴＧＣＣＣＣＧＣＡＣＡＣＧＣＧＧＧＧＡＴＡＧＧＣＣＣ）（Ｒａｎｇｅ：２６５７１２５２６５７７０２ｉｎｇｅｎｏｍｅ），

ｗｈｉｃｈｓｅｐａｒａｔｅｄｂｙ３２ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓｓｐａｃｅｒｓｉｎａｖｅｒａｇｅｌｅｎｇｔｈ．Ｔｈｅｃｏｎｓｔｉｔｕｅｎｔｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆｔｈｅｓｅ

ＣＲＩＳＰＲｓｗｅｒｅｓａｍｅａｓｔｈｏｓｅｏｒｉｇｉｎａｌｌｙｆｏｕｎｄｉｎ犈狊犮犺犲狉犻犮犺犻犪犮狅犾犻ｇｅｎｏｍｅｉｎ１９８７
［１６］．

２．６　犘狉犲犱犻犮狋犻狅狀狅犳犘狉狅狆犺犪犵犲狊犻狀犆．犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻１２１６０６

Ｔｈｅ犆．犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻１２１６０６ｇｅｎｏｍｅｈａｒｂｏｒｅｄａｎｉｎｃｏｍｐｌｅｔｅ（ａ）ａｎｄａｎｉｎｔａｃｔｐｒｏｐｈａｇｅｒｅｇｉｏｎ（ｂ）

（ｆｉｇｕｒｅ４）．Ｔｈｅｉｎｔａｃｔｐｒｏｐｈａｇｅｒｅｇｉｏｎｂｗａｓｐｒｅｄｉｃｔｅｄｔｏｅｘｔｅｎｄｆｒｏｍ１７９９２０６ｂｐｔｏ１８３６８５５ｂｐ

（３７６５０ｂｐｉｎｌｅｎｇｔｈ）ａｎｄｉｔｃａｒｒｉｅｄ３５ＣＤＳｓ．Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ，ｏｎｅｉｎｔｅｇｒａｓｅｕｓｅｄａｓｔｈｅｍａｒｋｅｒｏｆｍｏｂｉｌｅ

Ｆｉｇ．４　Ｐｒｅｄｉｃｔｅｄｐｒｏｐｈａｇｅｒｅｇｉｏｎｓａｎｄｅｌｅｍｅｎｔｓｉｎｇｅｎｏｍｅｓｏｆ犆．犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻１２１６０６

图４　犆．犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻１２１６０６基因组中预测的前噬菌体区域和组成原件

ＤＮＡｅｌｅｍｅｎｔｓ
［１７］ｗａｓｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄｉｎｂ，ａｎｄｔｈｅ犪狋狋ｓｉｔｅｓｕｓｅｄｔｏｄｅｔｅｒｍｉｎｅｔｈｅｅｘｔｅｎｔｏｆｔｈｅｐｒｏｐｈａｇｅ

［１８］
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ｗｅｒｅａｌｓｏｆｏｕｎｄｉｎｂ，ｍｅａｎｉｎｇｔｈａｔｔｈｅｉｎｔａｃｔｐｒｏｐｈａｇｅｒｅｇｉｏｎｂｉｓｄｉｓｓｅｍｉｎａｔａｂｌｅ？Ｔｈｉｓａｓｓｕｍｐｔｉｏｎ

ｒｅｑｕｉｒｅｓｌａｂｏｒａｔｏｒｙｖｅｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ．

２．７　犚犲狊犻狊狋狅犿犲狅犳犆．犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻１２１６０６

犆．犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻１２１６０６（ｔａｂｌｅ３）ｈａｒｂｏｒｅｄａｎｕｍｂｅｒｏｆＡＲＧｓｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｎｇｔｏｔｈｅｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｔｏβｌａｃ

ｔａｍｓ（犫犾犪ＫＰＣ２，犫犾犪ＳＰＭ１），ｆｌｕｏｒｏｑｕｉｎｏｌｏｎｅ（犃犃犖犜（４′）犐犫，犪狆犿犃，犿犳犱，狅狆犿犎，狅狇狓犅），ｐｏｌｙｍｙｘｉｎ

（犫犪狊犚），ｅｌｆａｍｙｃｉｎ（犫犪狊犛，犾狆狓犆），ｆｏｓｆｏｍｙｃｉｎ（狆狏狉犚），ａｍｉｎｏｃｏｕｍａｒｉｎ，ｅｌｆａｍｙｃｉｎ，ｆｌｕｏｒｏｑｕｉｎｏｌｏｎｅ，

ｉｓｏｎｉａｚｉｄ，ｌｉｐｏｐｅｐｔｉｄｅａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｓ，ａｎｄｒｉｆａｍｙｃｉｎ［狋犲狋（３５）］，ｏｒｅｎｃｏｄｉｎｇｅｆｆｌｕｘｐｕｍｐｃｏｍｐｌｅｘｓｕｂｕｎｉｔｓ

ｏｒｒｅｇｕｌａｔｏｒｓ（犪犮狉犅，犪犮狉犇，犪犮狉犉；犿犲狓犃，犿犲狓犅，犿犲狓犙，狅狆狉犕，犿犲狓犚；狊犿犲犅，狊犿犲犇，狊犿犲犈；犪犱犲犑；

犿犱狋犉）．ＴｈｅｐｒｅｓｅｎｃｅｏｆｔｈｅｓｅｃｏｌｌｅｃｔｉｖｅＡＲＧｓｗａｓｃｏｎｓｉｓｔｅｎｔｗｉｔｈｔｈｅＡＳＴｐｒｏｆｉｌｅｓｏｆ犆．犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻

１２１６０６．

Ｔａｂ．３　Ｐｒｅｄｉｃｔｅｄａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｇｅｎｅｓｉｎ犆．犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻１２１６０６ｇｅｎｏｍｅ

表３　犆．犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻１２１６０６基因组中抗生素抗性基因的预测

Ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ
ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｇｅｎｅｓ

Ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ
Ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ

ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｇｅｎｅｓ
Ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ

犫犾犪ＫＰＣ２

犫犾犪ＳＰＭ１

犪犮狉犅

犪犮狉犇

犪犮狉犉

犿犲狓犃

犿犲狓犅

犿犲狓犙

狅狆狉犕

犿犲狓犚

狊犿犲犅

狊犿犲犇

狊犿犲犈

犪犱犲犑

犿犱狋犉

犓犾犲犫狊犻犲犾犾犪狆狀犲狌犿狅狀犻犪犲ｃａｒｂａｐｅｎｅｍａｓｅ２

ＳａｏＰａｕｌｏｍｅｔａｌｌｏβｌａｃｔａｍａｓｅｓ１

Ｅｆｆｌｕｘｐｕｍｐｃｏｍｐｌｅｘ
ｏｒｓｕｂｕｎｉｔｃｏｎｆｅｒｒｉｎｇ
ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

犃犖犜（４′）犐犫

犪狆犿犃

犿犳犱

狅狆犿犎

狅狇狓犅

Ｄｅｔｅｒｍｉｎａｎｔｏｆ

ｆｌｕｏｒｏｑｕｉｎｏｌｏｎｅｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

犫犪狊犚 Ｄｅｔｅｒｍｉｎａｎｔｏｆｐｏｌｙｍｙｘｉｎｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

犫犪狊犛 Ｄｅｔｅｒｍｉｎａｎｔｏｆｅｌｆａｍｙｃｉｎｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

犾狆狓犆
Ｄｅｔｅｒｍｉｎａｎｔｏｆｅｌｆａｍｙｃｉｎｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ，

ｐｒｏｔｅｉｎ（ｓ）ｃｏｎｆｅｒｒｉｎｇａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ
ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｖｉａｍｏｌｅｃｕｌａｒｂｙｐａｓｓ

狆狏狉犚 Ｄｅｔｅｒｍｉｎａｎｔｏｆｆｏｓｆｏｍｙｃｉｎｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

狋犲狋（３５）

Ｄｅｔｅｒｍｉｎａｎｔｏｆｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｔｏ
ａｍｉｎｏｃｏｕｍａｒｉｎ，ｅｌｆａｍｙｃｉｎ，

ｆｌｕｏｒｏｑｕｉｎｏｌｏｎｅ，ｉｓｏｎｉａｚｉｄ，
ｌｉｐｏｐｅｐｔｉｄｅａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｓ，ｒｉｆａｍｙｃｉｎ

　　犖狅狋犲狊：＋／－ｉｎｄｉｃａｔｅｓｐｒｅｓｅｎｃｅｏｒａｂｓｅｎｃｅｏｆｔｈｅｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｇｅｎｅｉｎｔｈｅｇｅｎｏｍｅｐｒｅｄｉｃｔｅｄｂｙＣＡＲＤ；ｂｏｌｄｉｎｄｉｃａｔｅｓ

ｄｉｓｃｕｓｓｅｄ．

　　注：＋／－分别表示ＣＡＲＤ预测的基因组中抗性基因的存在或不存在；粗体表示已讨论。

３　犇犻狊犮狌狊狊犻狅狀

３．１　犝狀犱犲狉犲狊狋犻犿犪狋犲犱犆．犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻犐狀犳犲犮狋犻狅狀狊犻狀犆犾犻狀犻犮犪犾犇犻犪犵狀狅狊犻狊

Ａｓｍｅｎｔｉｏｎｅｄａｂｏｖｅ，ｄｕｒｉｎｇｏｕｒｌａｂｏｒａｔｏｒｙｄｉａｇｎｏｓｉｓ，犆．犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻１２１６０６ｗａｓｉｎｉｔｉａｌｌｙｍｉｓｉｄｅｎ

ｔｉｆｉｅｄａｓ犛．犿狌犾狋犻狏狅狉狌犿．Ｌａｔｅｒ，ｉｔｗａｓｍｉｓｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄａｓ犃犮犻犱狅狏狅狉犪狓ｓｐ．ｅｖｅｎｂｙｔｈｅｇｏｌｄｓｔａｎｄａｒｄｄｉ

ａｇｎｏｓｉｓｍｅｔｈｏｄ，１６ＳｒＲＮＡｇｅｎｅｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ．Ｉｎｆａｃｔ，ｗｅｈａｄｔｈｅｓａｍｅｍｉｓｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｅｘｐｅｒｉｅｎｃｅ

ｗｉｔｈｏｔｈｅｒｔｗｏ犆．犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻，２０２１４９ａｎｄ１２３２２１（ｕｎｐｕｂｌｉｓｈｅｄ）．Ｔｈｅｉｒｉｄｅｎｔｉｔｉｅｓａｓ犆．犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻

ｗｅｒｅｎｏｔｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄｕｎｔｉｌｔｈｅｉｒｇｅｎｏｍｉｃｓｅｑｕｅｎｃｅｓｗｅｒｅｏｂｔａｉｎｅｄｆｏｒＡＮＩａｎａｌｙｓｉｓ．Ｔｈｅｒｅａｒｅｉｎｃｒｅａｓ

ｉｎｇｒｅｐｏｒｔｓｏｆ犆．犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻ｍｉｓｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｄｕｅｔｏｕｎｒｅｌｉａｂｌｅｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｔｅｓｔｓｐｒｉｏｒｔｏ

ｔｈｅａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｏｆＭＡＬＤＩＴＯＦ
［４，１９２０］．Ａｓａｒｅｓｕｌｔ，ａｃｔｕａｌ犆．犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻ｉｎｆｅｃｔｉｏｎｓｍｉｇｈｔｂｅｓｅｒｉｏｕｓｌｙ

ｕｎｄｅｒｅｓｔｉｍａｔｅｄ．

３．２　犗狉犻犵犻狀狅犳犆．犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻１２１６０６犚犲狏犲犪犾犲犱犫狔犆狅犿狆犪狉犪狋犻狏犲犌犲狀狅犿犻犮犃狀犪犾狔狊犲狊

ＴｈｅｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｓｂａｓｅｄｏｎｂｏｔｈＡＮＩｖａｌｕｅｓａｎｄＳＮＰｓｃｏｎｆｉｒｍｅｄｔｈａｔ犆．犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻１２１６０６ｉｓ
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ｔｉｄｅｉｄｅｎｔｉｔｙ［Ｊ］．ＩｎｔＪＳｙｓｔＥｖｏｌＭｉｃｒｏｂｉｏｌ，２０１６，６６（２）：１１００１１０３．ＤＯＩ：１０．１０９９／ｉｊｓｅｍ．０．０００７６０．

［１０］　ＬＥＥＫＩＴＣＨＡＲＯＥＮＰＨＯＮＰ，ＫＡＡＳＲＳ，ＴＨＯＭＳＥＮＭＣ，犲狋犪犾．ｓｎｐＴｒｅｅ：Ａｗｅｂｓｅｒｖｅｒｔｏｉｄｅｎｔｉｆｙａｎｄｃｏｎｓｔｒｕｃｔ

ＳＮＰｔｒｅｅｓｆｒｏｍｗｈｏｌｅｇｅｎｏｍｅｓｅｑｕｅｎｃｅｄａｔａ［Ｊ］．ＢＭＣＧｅｎｏｍｉｃｓ，２０１２，１３（Ｓｕｐｐｌ７）：Ｓ６（１８）．ＤＯＩ：１０．１１８６／１４７１

２１６４１３Ｓ７Ｓ６．

［１１］　ＷＡＮＧＹ，ＣＯＬＥＭＡＮＤＥＲＲＤ，ＣＨＥＮＧ．ＯｒｔｈｏＶｅｎｎ：Ａｗｅｂｓｅｒｖｅｒｆｏｒｇｅｎｏｍｅｗｉｄｅｃｏｍｐａｒｉｓｏｎａｎｄａｎｎｏｔａｔｉｏｎ

ｏｆｏｒｔｈｏｌｏｇｏｕｓｃｌｕｓｔｅｒｓａｃｒｏｓｓｍｕｌｔｉｐｌｅｓｐｅｃｉｅｓ［Ｊ］．ＮｕｃｌｅｉｃＡｃｉｄｓＲｅｓ，２０１５，４３（Ｗ１）：Ｗ７８Ｗ８４．ＤＯＩ：１０．１０９３／

ｎａｒ／ｇｋｖ４８７．

［１２］　ＢＬＡＮＤＣＲＴ，ＳＡＢＲＥＥＦ，ＬＯＷＥＭ，犲狋犪犾．ＣＲＩＳＰＲｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎｔｏｏｌ（ＣＲＴ）：Ａｔｏｏｌｆｏｒａｕｔｏｍａｔｉｃｄｅｔｅｃｔｉｏｎｏｆ

ｃｌｕｓｔｅｒｅｄｒｅｇｕｌａｒｌｙｉｎｔｅｒｓｐａｃｅｄｐａｌｉｎｄｒｏｍｉｃｒｅｐｅａｔｓ［Ｊ］．ＢＭＣＢｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，２００７，８：２０９２１６．ＤＯＩ：１０．１１８６／１４７１

２１０５８２０９．

［１３］　ＺＨＯＵＹｏｕ，ＬＹＮＣＨＫＨ，ＤＥＮＮＩＳＪＪ，犲狋犪犾．ＰＨＡＳＴ：Ａｆａｓｔｐｈａｇｅｓｅａｒｃｈｔｏｏｌ［Ｊ］．ＮｕｃｌｅｉｃＡｃｉｄｓＲｅｓ，２０１１，３９：

Ｗ３４７Ｗ３５２．ＤＯＩ：１０．１０９３／ｎａｒ／ｇｋｒ４８５．

［１４］　ＧＯＲＩＳＪ，ＫＬＡＰＰＥＮＢＡＣＨＪＡ，ＣＯＥＮＹＥＴ，犲狋犪犾．ＤＮＡＤＮＡｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎｖａｌｕｅｓａｎｄｔｈｅｉｒｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｔｏ

ｗｈｏｌｅｇｅｎｏｍｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｉｍｉｌａｒｉｔｉｅｓ［Ｊ］．ＩｎｔＪＳｙｓｔＥｖｏｌＭｉｃｒｏｂｉｏｌ，２００７，５７（１）：８１９１．ＤＯＩ：１０．１０９９／ｉｊｓ．０．６４４８３０．

［１５］　ＷＩＥＤＥＮＨＥＦＴＢ，ＤＯＵＤＮＡＪＡ．ＲＮＡｇｕｉｄｅｄｇｅｎｅｔｉｃｓｉｌｅｎｃｉｎｇｓｙｓｔｅｍｓｉｎｂａｃｔｅｒｉａａｎｄａｒｃｈａｅａ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ，２０１２，

４８２（７３８５）：３３１３３８．ＤＯＩ：１０．１０３８／ｎａｔｕｒｅ１０８８６．

［１６］　ＩＳＨＩＮＯＹ，ＭＡＫＩＮＯＫ，ＡＭＥＭＵＲＡＭ，犲狋犪犾．Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓｅｑｕｅｎｃｅｏｆｔｈｅｉａｐｇｅｎｅ，ｒｅｓｐｏｎｓｉｂｌｅｆｏｒａｌｋａｌｉｎｅｐｈｏｓ

ｐｈａｔａｓｅｉｓｏｚｙｍｅｃｏｎｖｅｒｓｉｏｎｉｎ犈狊犮犺犲狉犻犮犺犻犪犮狅犾犻，ａｎｄｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｔｈｅｇｅｎｅｐｒｏｄｕｃｔ［Ｊ］．ＪＢａｃｔｅｒｉｏｌ，１９８７，１６９

（１２）：５４２９５４３３．ＤＯＩ：１０．１１２８／ｊｂ．１６９．１２．５４２９５４３３．１９８７．

［１７］　ＢＥＮＮＥＴＺＥＮＪＬ．Ｔｒａｎｓｐｏｓａｂｌｅｅｌｅｍｅｎｔｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓｔｏｐｌａｎｔｇｅｎｅａｎｄｇｅｎｏｍｅｅｖｏｌｕｔｉｏｎ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＭｏｌＢｉｏｌ，

２０００，４２（１）：２５１２６９．

［１８］　ＶＥＮＴＵＲＡ Ｍ，ＫＬＥＥＲＥＢＥＺＥＭ Ｍ，ＤＥＶＯＳＷＭ，犲狋犪犾．Ｔｈｅｐｒｏｐｈａｇｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆ犔犪犮狋狅犫犪犮犻犾犾狌狊狆犾犪狀狋犪狉狌犿

ｓｔｒａｉｎＷＣＦＳ１［Ｊ］．Ｖｉｒｏｌｏｇｙ，２００３，３１６（２）：２４５２５５．ＤＯＩ：１０．１０１６／ｊ．ｖｉｒｏｌ．２００３．０８．０１９．

［１９］　ＯＰＯＴＡＯ，ＺＡＮＥＴＴＩＧ，ＪＡＴＯＮＫ，犲狋犪犾．Ｂａｃｔｅｒｅｍｉａｃａｕｓｅｄｂｙ犆狅犿犪犿狅狀犪狊犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻ｉｎａｐａｔｉｅｎｔｗｉｔｈｄｉｖｅｒｔｉｃｕ

ｌｏｓｉｓ［Ｊ］．ＪＣｌｉｎＭｉｃｒｏｂｉｏｌ，２０１４，５２（３）：１００９１０１２．ＤＯＩ：１０．１１２８／ＪＣＭ．０２９４２１３．

［２０］　ＲＯＮＧＫ，ＡＬＭＵＴＡＷＡＦ．犆狅犿犪犿狅狀犪狊犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻ＢａｃｔｅｒｅｍｉａｏｆＵｎｋｎｏｗｎＯｒｉｇｉｎ［Ｊ］．ＣａｓｅＲｅｐＩｎｆｅｃｔＤｉｓ，２０２２，

２０２２：１１２９８３２．ＤＯＩ：１０．１１５５／２０２２／１１２９８３２．

［２１］　ＡＬＭＵＺＡＲＡＭ，ＥＳＴＲＡＶＩＺＭＬ，ＥＬＬＩＳＡ，犲狋犪犾．Ｆｉｒｓｔｒｅｐｏｒｔｏｆ犆狅犿犪犿狅狀犪狊犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻ｃａｕｓｉｎｇｕｒｉｎａｒｙｔｒａｃｔｉｎ

ｆｅｃｔｉｏｎ［Ｊ］．ＮｅｗＭｉｃｒｏｂｅｓＮｅｗＩｎｆｅｃｔ，２０１８，２４：４７．ＤＯＩ：１０．１０１６／ｊ．ｎｍｎｉ．２０１８．０３．００３．

［２２］　ＳＡＷＡＴ，ＫＯＯＧＵＣＨＩＫ，ＭＯＲＩＹＡＭＡＫ．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆｅｘｔｅｎｄｅｄｓｐｅｃｔｒｕｍβｌａｃｔａｍａｓｅｓａｎｄｃａｒｂａｐｅｎｅ

ｍａｓｅｓ，ａｎｄａｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ［Ｊ］．ＪＩｎｔｅｎｓｉｖｅＣａｒｅ，２０２０，８：１３．ＤＯＩ：１０．１１８６／ｓ４０５６００２００４２９６．

［２３］　ＭＵＲＰＨＹＴＡ，ＳＩＭＭＡＭ，ＴＯＬＥＭＡＮＭＡ，犲狋犪犾．Ｂｉｏｃｈｅｍｉｃａｌｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆｔｈｅａｃｑｕｉｒｅｄｍｅｔａｌｌｏｂｅｔａｌａｃ

ｔａｍａｓｅＳＰＭ１ｆｒｏｍ犘狊犲狌犱狅犿狅狀犪狊犪犲狉狌犵犻狀狅狊犪［Ｊ］．ＡｎｔｉｍｉｃｒｏｂＡｇｅｎｔｓＣｈｅｍｏｔｈｅｒ，２００３，４７（２）：５８２５８７．ＤＯＩ：１０．

１１２８／ＡＡＣ．４７．２．５８２５８７．２００３．

［２４］　ＹＩＧＩＴＨ，ＱＵＥＥＮＡＮＡＭ，ＡＮＤＥＲＳＯＮＧＪ，犲狋犪犾．Ｎｏｖｅｌｃａｒｂａｐｅｎｅｍｈｙｄｒｏｌｙｚｉｎｇβｌａｃｔａｍａｓｅ，ＫＰＣ１，ｆｒｏｍａ

ｃａｒｂａｐｅｎｅｍｒｅｓｉｓｔａｎｔｓｔｒａｉｎｏｆ犓犾犲犫狊犻犲犾犾犪狆狀犲狌犿狅狀犻犪犲［Ｊ］．ＡｎｔｉｍｉｃｒｏｂＡｇｅｎｔｓＣｈｅｍｏｔｈｅｒ，２００１，４５（４）：１１５１１１６１．

ＤＯＩ：１０．１１２８／ＡＡＣ．４５．４．１１５１１１６１．２００１．

［２５］　ＭＥＨＴＡＳＣ，ＲＩＣＥＫ，ＰＡＬＺＫＩＬＬＴ．ＮａｔｕｒａｌｖａｒｉａｎｔｓｏｆｔｈｅＫＰＣ２ｃａｒｂａｐｅｎｅｍａｓｅｈａｖｅｅｖｏｌｖｅｄｉｎｃｒｅａｓｅｄｃａｔａｌｙｔ

ｉｃｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙｆｏｒｃｅｆｔａｚｉｄｉｍｅｈｙｄｒｏｌｙｓｉｓａｔｔｈｅｃｏｓｔｏｆｅｎｚｙｍｅｓｔａｂｉｌｉｔｙ［Ｊ］．ＰＬｏＳＰａｔｈｏｇ，２０１５，１１（６）：ｅ１００４９４９．

ＤＯＩ：１０．１３７１／ｊｏｕｒｎａｌ．ｐｐａｔ．１００４９４９．

［２６］　ＣＵＥＳＴＡＢＥＲＮＡＬＪ，ＥＬＤＥＬＩＫＪ，犲狋犪犾．Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎａｎｄｍｏｌｅｃｕｌａｒｄｅｔｅｒｍｉｎａｎｔｓｆｏｒβｌａｃｔａｍｓｐｅｃｉｆｉｃｉｔｙｏｆ

５４第１期　　　　ＷＡＮＧＨｕｉ，犲狋犪犾：ＧｅｎｏｍｉｃＩｎｓｉｇｈｔｓｏｆＡＭｕｌｔｉＤｒｕｇＲｅｓｉｓｔａｎｔ犆狅犿犪犿狅狀犪狊犽犲狉狊狋犲狉狊犻犻Ｉｓｏｌａｔｅ
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ｔｈｅｍｕｌｔｉｄｒｕｇｅｆｆｌｕｘｐｕｍｐＡｃｒＤｆｒｏｍ犛犪犾犿狅狀犲犾犾犪狋狔狆犺犻犿狌狉犻狌犿［Ｊ］．Ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｓ（Ｂａｓｅｌ），２０２１，１０（１２）：１４９４．ＤＯＩ：

１０．３３９０／ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｓ１０１２１４９４．

［２７］　ＲＯＳＥＮＢＥＲＧＥＹ，ＭＡＤ，ＮＩＫＡＩＤＯＨ．ＡｃｒＤ（ａｃｒｉｆｌａｖｉｎｅｒｅｓｉｓｔａｎｃｅＤ）ｏｆ犈狊犮犺犲狉犻犮犺犻犪犮狅犾犻ｉｓａｎａｍｉｎｏｇｌｙｃｏｓｉｄｅ

ｅｆｆｌｕｘｐｕｍｐ［Ｊ］．ＪＢａｃｔｅｒｉｏｌ，２０００，１８２（６）：１７５４１７５６．ＤＯＩ：１０．１１２８／ＪＢ．１８２．６．１７５４１７５６．２０００．

［２８］　ＣＨＥＴＲＩＳ，ＤＯＬＬＥＹＡ，ＢＨＯＷＭＩＫＤ，犲狋犪犾．ＴｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌｒｅｓｐｏｎｓｅｏｆＡｃｒＥＦＴｏｌＣａｇａｉｎｓｔｆｌｕｏｒｏｑｕｉｎｏｌｏｎｅ

ａｎｄｃａｒｂａｐｅｎｅｍｉｎ犈狊犮犺犲狉犻犮犺犻犪犮狅犾犻ｏｆｃｌｉｎｉｃａｌｏｒｉｇｉｎ［Ｊ］．ＩｎｄｉａｎＪＭｅｄＭｉｃｒｏｂｉｏｌ，２０１８，３６（４）：５３７５４０．ＤＯＩ：１０．

４１０３／ｉｊｍｍ．ＩＪＭＭ＿１８＿３０８．

［２９］　ＫＯＢＹＬＫＡＪ，ＫＵＴＨ ＭＳ，ＭＬＬＥＲＲＴ，犲狋犪犾．ＡｃｒＢ：Ａｍｅａｎ，ｋｅｅｎ，ｄｒｕｇｅｆｆｌｕｘｍａｃｈｉｎｅ［Ｊ］．ＡｎｎＮＹＡｃａｄ

Ｓｃｉ，２０２０，１４５９（１）：３８６８．ＤＯＩ：１０．１１１１／ｎｙａｓ．１４２３９．

［３０］　ＰＵＧＨＨＬ，ＣＯＮＮＯＲＣ，ＳＩＡＳＡＴＰ，犲狋犪犾．犈．犮狅犾犻ＳＴ１１（Ｏ１５７：Ｈ７）ｄｏｅｓｎｏｔｅｎｃｏｄｅａｆｕｎｃｔｉｏｎａｌＡｃｒＦｅｆｆｌｕｘ

ｐｕｍｐ［Ｊ］．Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ（Ｒｅａｄｉｎｇ），２０２３，１６９（４）：００１３２４．ＤＯＩ：１０．１０９９／ｍｉｃ．０．００１３２４．

［３１］　ＡＬＡＶＩ，ＢＡＶＲＯＶＮ，ＢＬＡＩＲＪＭＡ．ＩｎｔｅｒｃｈａｎｇｅａｂｉｌｉｔｙｏｆｐｅｒｉｐｌａｓｍｉｃａｄａｐｔｏｒｐｒｏｔｅｉｎｓＡｃｒＡａｎｄＡｃｒＥｉｎｆｏｒｍｉｎｇ
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