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研究报告 

两株母乳源植物乳杆菌的全基因组测序分析 
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摘  要：【背景】母乳是一个重要的益生菌筛选库，其中植物乳杆菌是一种用途广泛、适应性强的益

生菌。然而不同菌株具有不同的功能，现有的生理生化方法对其潜在益生特性研究十分有限，有必

要采用高通量的方法寻找具有种群特异性的优质益生菌。【目的】结合菌株生化特征在全基因组的测

序与分析的基础上对两株植物乳杆菌的潜在功能进行预测，并重点找寻与肠液耐受性及细菌素的合

成相关的基因，即在基因组的结构上对菌株的表型进行探究。【方法】分离筛选出两株母乳源植物乳

杆菌 MP55、MP37，并利用 Illumina genome analyzer 对菌株的全基因组进行测序，采用 Prokka 软件

对细菌基因组进行注释，采用 Carbohydrate-active enzymes (CAZy)、Koyto encyclopedia of genes and 

genomes (KEGG)和 Clusters of orthologous genes (COG)数据库对基因组进行功能注释；同时采用

Prodigal、RNAmmer 等工具对编码序列、核糖体 RNA 进行预测，并用 CGView 软件绘制菌株的基

因组环形图谱。【结果】通过基因组装得到了两株植物乳杆菌的全基因组信息，植物乳杆菌 MP37、

MP55 基因组大小分别为 3 204 421 bp 和 3 299 180 bp；(G+C)mol%含量分别为 44.36%和 44.46%；

分别包含 3 012 个和 3 101 个 DNA 编码序列，结合菌株生化特征在基因组上找到 4 个与肠液耐受相关

的基因及一段细菌素合成相关基因簇。基因组序列原始数据和拼接结果已提交至“gcMeta”平台。【结

论】通过高通量测序分析在基因组水平上揭示了植物乳杆菌 MP55、MP37 在肠道存活性与抑制病原

菌相关的可能机理。植物乳杆菌 MP55、MP37 是两株潜在的益生菌候选菌株，实验结果为进一步阐

明其益生菌特性的功能机制提供了遗传学基础。 
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Abstract: [Background] Breast milk is an important screening database for probiotics, among which 
Lactobacillus plantarum is a one that is adaptable and widely used. Different strains of Lactobacillus 
plantarum show differences in functions, but the existing physiological and biochemical methods have 
limited research on its potential probiotic characteristics. Identify probiotics with good specificity by 
high-throughput method has become a hot topic in probiotics, research. [Objective] Combining with the 
biochemical characteristics of the bacterial strains, the potential functions of the two strains of Lactobacillus 
plantarum were predicted based on the whole genome sequencing and analysis. We explored the phenotype 
of the bacterial strains based on the genomic structure. In particular, we searched for genes related to 
intestinal fluid tolerance and bacteriocin synthesis. [Methods] We separated two strains of Lactobacillus 
plantarum (MP55, MP37) from human milk, used the Illumina genome analyzer to sequence whole genomes 
of the two strains, annotated the genomes by Prokka software, adopt carbohydrate-active enzymes (CAZy), 
and performed functional annotation using the koyto encyclopedia of genes and genomes (KEGG) and 
clusters of orthologous genes (COG) databases. Coding sequences and ribosomal RNA were predicted using 
Prodigal, RNAmmer and other tools, and the genome ring map of the bacterial strain was plotted using 
CGView software. [Results] The whole genome information of two strains of Lactobacillus plantarum 
was obtained through gene assembly. The genome sizes of Lactobacillus plantarum MP37 and MP55 were  
3 204 421 bp and 3 299 180 bp, respectively. (G+C)mol% contents were 44.36% and 44.46%, respectively. 
The genome contained 3 012 and 3 101 DNA coding sequences, and four genes related to intestinal fluid 
tolerance and a cluster of genes related to bacteriocin synthesis were found by combining the biochemical 
characteristics of the bacterial strain. Raw genomic sequence data and splicing results have been submitted to 
the “gcMeta” platform. [Conclusion] Through high-throughput sequencing analysis, this study revealed the 
possible mechanism of MP55 and MP37 activity of Lactobacillus plantarum in the intestinal tract and 
inhibition of pathogenic bacteria. Lactobacillus plantarum MP55 and MP37 are two potential candidate 
strains of probiotics. The results of this experiment provide genome information for further elucidation of the 
functional mechanism of the probiotics. 

Keywords: Lactobacillus plantarum, Probiotics, Whole genome sequencing, Breast milk, Bacteriocin 
 

人们以往普遍认为母乳是一种无菌液体。但后

来的研究发现，母乳中存在一些具有益生功能的微

生物[1-2]。2015 年研究人员对 98 名足月生产的瑞典

婴儿和他们的母亲进行了肠道微生物基因组分析，

发现完全母乳喂养与配方乳喂养的婴儿肠道微生物

存在明显差异，纯母乳喂养的婴儿肠道益生菌丰度

更高[3]，因此母乳是一个重要的益生菌筛选库。 

益生菌有着悠久的食用历史[4]，被定义为“活

的微生物，当给予足够量时，对宿主的健康有

益”[5]。其中植物乳杆菌是目前研究比较集中的多

功能益生菌，该菌用途广泛、适应性强[6]，其产生

的抗菌物质可有效替代抗生素抑制单核细胞增生

李斯特氏菌 54002 的生长[7]。2017 年，印度进行了

一项涉及 4 556 名新生儿服用植物乳杆菌合生元的
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大型实验，结果显示植物乳杆菌可明显降低新生

儿脓毒症的发病率[6]。此外该菌还可自发性地修

饰、删除本身的特定功能基因，调整基因组结构

以适应环境生态的需求 [8] 。比如在植物乳杆菌

WCFS1 中存在一些必需的基因组，可耐受胆汁消

化、在肠道中存活[9]。然而随着益生菌基因组学的

发展，我们发现不同菌株具有不同的功能，现有

的生理生化方法对其更多潜在特征的研究仍十分

有限。采用菌株表型特征与基因型结合的方法来

评估益生菌相关特征，将有望为探索其潜在的生

物学功能提供更多信息[10]，是一条挖掘优质益生

菌资源的有效途径[11]。 

本研究从健康的母乳中分离筛选植物乳杆

菌，并利用二代测序技术对这些分离株的基因组

进行测序；同时对菌株的肠道耐受与合成细菌素

的关键基因进行挖掘，以助于确定这些菌株是否

具有作为工业应用益生菌的潜力，也为这些菌株

的进一步研究和应用提供参考。 

1  材料与方法 

1.1  主要试剂和仪器 

MRS 培养基，Oxoid 公司；细菌 DNA 提取

试 剂 盒 ， 天 根 生 化 科 技 ( 北 京 ) 有 限 公 司 ；

PremixSTAR DNA Polymerase，TaKaRa 公司；猪

胆盐，Macklin 公司；胃蛋白酶，Sigma 公司；胰

蛋白酶，AMRESCO 公司。冷场发射扫描电子显

微镜，Hitach 公司；生化培养箱，上海博迅实业

有限公司；离心机，Beckman 公司；PCR 仪，

Bio-Rad 公司。 

1.2  菌株的分离与培养 

收集分娩后 1−3 d 的 10 名身体健康的顺产新生

儿母亲的母乳样本。在收集前，使用无菌水清洗

单侧乳头及周围皮肤后，使用无菌手套丢弃第一

滴，收集母乳 5 mL 置于含有 3 mL MRS 肉汤培养

基的无菌采样管中[12]。将收集好的母乳样品，放

置于冰袋上运送至实验室，立即进行梯度稀释、

涂布于 MRS 琼脂平板上，37 °C 厌氧培养 48 h 后，

分离、筛选植物乳杆菌。测试菌株对人工胃、肠

液耐受性；两菌株发酵上清液对大肠杆菌 ATCC 

25922、铜绿假单胞菌 ATCC 27553、金黄色葡萄球

菌 ATCC 27923 的抑菌能力[13]。 

1.3  菌株 DNA 提取 

使用细菌 DNA 提取试剂盒提取植物乳杆菌菌

株的 DNA，提取方法见说明书。 

1.4  全基因组的测序与组装 

首先，对 DNA 样品进行打断、回收目的片

段 ， 使 用 T4 DNA Polymerase 、 Klenow DNA 

Polymerase 和 T4 Polynucleotide Kinase 将打断形成

的粘性末端修复成平末端，再通过 3′端加碱基

“A”，使 DNA 片段与 3′端带有“T”碱基的特殊接头

连接；使用合格的文库进行二代测序，将下机得

到的数据进行生物信息分析。即使用 SPAdes[14]短

序列组装软件对 Clean Data 进行组装，多次调整

参数、获得最优组装结果；随后将 Reads 进行 de 

novo 拼接，根据 Reads 的 Daired-end 和 Overlap 关

系 ， 对 组 装 结 果 进 行 局 部 组 装 、 优 化 ； 使 用

GapCloser[15]软件对组装结果进行内洞修补得到最

后的组装结果，提交基因组序列至“gcMeta”平台[16] 

(PID: 21.86101/gcm.study.b4eaabc849e411e9a992b49 
691092464)。 

1.5  基因组注释功能与预测 

采 用 Prokka (rapid prokaryotic genome 

annotation)[17] 、 CAZy (carbohydrate-active 

enzymes)[18]，KEGG (koyto encyclopedia of genes 

and genomes)[19]和 COG (clusters of orthologous 

genes)[20]对细菌基因组进行快速注释，并得到相应

的注释信息；采用 Prodigal[21]、RNAmmer[22]等工

具对编码序列、核糖体 RNA 基因进行注释与预

测，使用 CGView 软件绘制两株植物乳杆菌的基因

组环形图谱；使用 MEGA 构建遗传发育树。 

2  结果与分析 

2.1  菌株信息与生化特征 

测试菌株的表型和生化特征显示，植物乳杆菌
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MP37 和 MP55 分离株在形态学上属革兰氏阳性、

非运动、不产芽孢的杆状细菌(图 1 与表 1)。耐酸

性是任何能够在消化道中起作用的菌株所应拥

有的特性，但目前很多分离株经过 pH 值为 3.0

人工胃液消化 3 h 后几乎完全失活。由图 2 可见，

MP37 在耐受人工胃液 3 h 后的菌株活力由处理

前的 1.1×109 CFU/mL 下降到 2.0×107 CFU/mL；   

MP55 由 处 理 前 的 2.8×109 CFU/mL 下 降 到  

2.1×108 CFU/mL；随即分别接入 pH 值为 8.0 的人

工肠液，其活菌数量不仅不受影响，而且数量略有

增加，考虑是消化液之间缓冲作用对菌株的保护作 

 
 

图 1  菌株扫描电镜分析 
Figure 1  Scanning electron microscopic (SEM) analysis 
of bacterial isolates  
注：A：植物乳杆菌 MP37；B：植物乳杆菌 MP55.  

Note: A: Lactobacillus plantarum MP37; B: Lactobacillus 
plantarum MP55. 

 
表 1  植物乳杆菌 MP37 和 MP55 的分类与一般特征 
Table 1  Classification and general features of Lactobacillus plantarum MP37, MP55 
特征 

Property 

植物乳杆菌 MP37 

Lactobacillus plantarum MP37 

植物乳杆菌 MP55 

Lactobacillus plantarum MP55 

域 Domain 细菌 Bacteria 细菌 Bacteria 

门 Phylum 厚壁菌门 Firmicutes 厚壁菌门 Firmicutes 

纲 Class 杆菌纲 Bacilli 杆菌纲 Bacilli 

目 Order   乳杆菌目 Lactobacillales 乳杆菌目 Lactobacillales 

科 Family 乳杆菌科 Lactobacillaceae 乳杆菌科 Lactobacillaceae 

属 Genus 乳酸杆菌属 Lactobacillus 乳酸杆菌属 Lactobacillus 

种 Species 植物乳杆菌 Lactobacillus plantarum 植物乳杆菌 Lactobacillus plantarum 

株 Strain MP37 MP55 

革兰分型 Gram stain 革兰氏阳性菌 Positive 革兰氏阳性菌 Positive 

细胞形态 Cell shape 杆状 Rod 杆状 Rod 

最适培养温度 Optimum temperature 37 °C 37 °C 

地理位置 Geographic location 中国河北 Hebei/China 中国河北 Hebei/China 

 
 
 

 
 
图 2  不同环境下的活菌数量 
Figure 2  Survival counts under different conditions 

用所致，最终两菌株在耐受人工胃液 3 h、人工肠

液 24 h 后菌株活力均高于 1×106 CFU/mL。使用琼

脂双层扩散法进行的体外拮抗测试显示，两菌株发

酵上清液均有不同程度的抑菌能力，排除乳酸影响

后抑菌圈稍有缩小但并没有消失(图 3)，说明在上

清液中存在抑菌物质。 

2.2  测序与组装结果分析 

对测序样品进行数据质量评估与短序列组

装，组装结果见表 2；整理组装完整序列后，拼接

两株植物乳杆菌的基因组环状图(图 4)。 
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图 3  琼脂扩散法测定植物乳杆菌 MP37、MP55 上清液对指示菌的抑菌性 
Figure 3  Inhibition zones of Lactobacillus plantarum MP37, MP55 on agar plates, obtained from the agar well diffusion 
method 
注：A、C 为实验组，分别加入 100 μL MP37、MP55 发酵上清液；B、D 为对照组，加入 100 μL 使用乳酸调整到相同 pH 的 MRS

培养基；指示菌为：大肠杆菌 ATCC25922、铜绿假单胞菌 ATCC27553、金黄色葡萄球菌 ATCC27923.  

Note: A, C for the experimental group, respectively, add 100 μL of MP37, MP55 fermentation supernatant; B, D for the control group, 
add 100 μL of MRS medium adjusted to the same pH using lactic acid; The indicator bacteria are: Escherichia coli ATCC25922, 
Pseudomonas aeruginosa ATCC27553, Staphylococcus aureus ATCC27923. 
 

表 2  植物乳杆菌 MP37、MP55 的基因组组装结果统计 
Table 2  Statistics of assembly results in Lactobacillus 
plantarum MP37, MP55 genome 
特征 

Features 

植物乳杆菌 MP37 

Lactobacillus 
plantarum MP37 

植物乳杆菌 MP55 

Lactobacillus plantarum 
MP55 

Number of scaffolds 31.00 19.00 

N50 (bp) 363 203.00 366 013.00 

Mean_length (bp) 106 425.00 168 653.00 

Max_length (bp) 632 608.00 667 180.00 

Full_length (bp) 3 299 180.00 3 204 421.00 

Q20% 98.47 98.44 

Q30% 95.95 95.87 

(G+C)mol% 44.46 44.36 

植物乳杆菌 MP37、MP55 基因组显示，两菌株全

长分别为 3 299 180 bp 和 3 204 421 bp；(G+C)mol%

含量分别为 44.46%、44.36%；其中分别包含了    

3 101、3 012 个蛋白质编码序列(protein-coding 

sequence，CDS)，统计信息见表 3。 

2.3  遗传发育树的构建 

为了探究 2 株菌株与其他乳酸杆菌之间的进

化关系，构建包含 MP37、MP55 以及具有完整基

因组的 8 株植物乳杆菌与同属不同种的 5 株乳酸

杆 菌 的 系 统 发 育 树 ( 图 5) 。 系 统 发 育 树 显 示

MP37、MP55 聚集在一起并与植物乳杆菌处于同  
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图 4  植物乳杆菌 MP37 (A)、MP55 (B)的基因组圆形图谱 
Figure 4  Circular map of Lactobacillus plantarum MP37 (A), MP55 (B) genome 
注：基因组特征，从外环到中心：1：蛋白编码序列；2：tRNA 基因；3：rRNA 基因；4：其他；5：GC 含量；6：GC 正向偏移；7：

GC 反向偏移. 

Note: Genomic features, moving from the periphery to the center of the map: 1: CDSs; 2: tRNA genes; 3: rRNA genes; 4: Other; 5: GC 
content; 6: GC skew+; 7: GC skew−. 
 

 

一分支，与其他乳杆菌属细菌明显分开，其中植

物 Lactobacillus plantarum DR7 与 MP37、MP55

有最接近的亲缘关系。 

2.4  基因组注释功能与预测 

2.4.1  CAZy 功能预测 

CAZy 是研究碳水化合物合成与分解酶的重要

数据库[23]。根据预测结果，MP37、MP55 的蛋白 

 
表 3  植物乳杆菌 MP37、MP55 基因组基本特征 
Table 3  General features of Lactobacillus plantarum 
MP37, MP55 genomes 
特征 

Features 

植物乳杆菌 MP37 

Lactobacillus  
plantarum MP37 

植物乳杆菌 MP55

Lactobacillus 
plantarum MP55

Bases 3 394 812 3 286 523 

CDS 3 101 3 012 

Number_of_Contigs 340 288 

tmRNA 8 7 

rRNA 1 1 

tRNA 67 69 
 

质结构域内氨基酸的序列可划分为不同的种类，

包括含糖基转移酶、糖苷水解酶、碳水化合物酯

酶、碳水化合物结合模块和附属活力酶。该库成

功注释的酶类分别为 135 个和 125 个，MP37 明显

多于 MP55 (图 6)。其中糖苷水解酶被注释最多，

分别为 58 个和 47 个，占总注释的 43%、38%；

其次为糖基转移酶、碳水化合物结合模块、碳水

化合物酯酶，而附属活力酶注释最少，分别为 7 个

和 9 个。 

2.4.2  KEGG 功能注释 

KEGG 是在分子水平上对基因、基因组及代

谢通路进行标注的数据库 [24]。在该数据库中，

两菌株中有 2 240 和 2 135 个编码基因得到注释，

MP37 的注释基因多于 MP55，并相差 105 个之多

(图 7)。从图 7 可以看出，两菌株参与新陈代谢途

径最多，其余则分布在环境信息处理、基因信息

处理、人类疾病、细胞过程、生物体系统中。 
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图 5  15 株乳酸杆菌构建的遗传发育树 
Figure 5  15 construction of a phylogenetic tree from 15 Lactobacillus strains 
注：AU：渐近无偏值；BP：结合自助值. 

Note: AU: Approximately unbiased; BP: Bootstrap probability. 
 
 

 
 
图 6  植物乳杆菌 MP37、MP55 的 CAZy 功能注释图 
Figure 6  CAZy functional classification map of L. 
plantarum MP37, MP55 
注：GH：糖苷水解酶；CE：碳水化合物酯酶；GT：糖基转移

酶；CBM：碳水化合物结合模块；AA：附属活力酶. 

Note: GH: Glycoside hydrolases; CE: Carbohydrate esterase; GT: 
Glycosyltransferase; CBM: Carbohydrate binding module; AA: 
Auxiliary activities. 

2.4.3  COG 功能注释 

COG 数据库是微生物基因组注释和比较基因组

学中常用的工具[20]。常用于对菌株进行基因组功能

上的注释[25]。 

植物乳杆菌 WCFS1 的基因组被广泛研究，

该菌可存活于人体肠道、提高人体免疫力 [26]。

因此，将分离的两株菌与其进行对比，以帮助

我们对植物乳杆菌 MP37、MP55 进行更全面的

认识。 

使用 CDS 对两株菌的基因组进行 23 个功能分

类，分别获得了 2 948、2 863 个 COG 功能注释 

(表 4)。在预测的 CDSs 中，可以发现两株菌参与碳

水化合物运输与代谢、转录和一般功能预测最

多。与植物乳杆菌 MP37、WCFS1 相比，植物乳杆

菌 M55 参与碳水化合物转运和代谢(G)的基因数量 



张欢畅等: 两株母乳源植物乳杆菌的全基因组测序分析 1883 

 

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

 

 
 
图 7  植物乳杆菌 MP55、MP37 的 KEGG 功能分类图 
Figure 7  KEGG functional classification map of L. plantarum MP55, MP37 
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表 4  3 株完整测序的植物乳杆菌菌株的同源性(COG)

功能分类表 
Table 4  Clusters of orthologous groups (COG) 
functional categories in 3 completely sequenced genomes 
of Lactobacillus plantarum strains 
COG 
code 

植物乳杆菌 MP37 

Lactobacillus 
plantarum MP37 

植物乳杆菌 MP55 

Lactobacillus 
plantarum MP55 

植物乳杆菌 WCFS1

Lactobacillus 
plantarum WCFS1 

B 1 1 0 

C 124 124 114 

D 43 41 26 

E 232 234 267 

F 108 107 87 

G 309 341 313 

H 124 141 91 

I 106 104 75 

J 214 215 155 

K 287 290 305 

L 123 121 157 

M 174 183 156 

N 21 19 11 

O 87 92 62 

P 134 138 169 

Q 37 37 42 

R 269 268 421 

S 190 194 224 

T 132 136 100 

U 23 24 26 

V 88 79 60 

W 4 4 0 

注：B：染色质结构与动力学；C：能量生产与转换；D：细胞周

期调控、细胞分裂、染色体分配；E：氨基酸转运与代谢；F：核

苷酸转运和代谢；G：碳水化合物转运和代谢；H：辅酶转运和代

谢；I：脂质转运和代谢；J：翻译、核糖体结构和生物合成；K：

转录；L：DNA 复制、重组和修复；M：细胞壁、细胞膜、胞外

被膜生物合成；N：细胞运动；O：蛋白质翻译后修饰与转运；P：

无机离子转运和代谢；Q：次级代谢产物的生物合成、转运和代

谢；R：一般功能预测；S：功能未知；T：信号转导机制；U：胞

内运输、分泌和囊泡运输；V：防御机制；W：胞外结构. 

Note: B: Chromatin structure and dynamics; C: Energy production 
and conversion; D: Cell cycle control, cell division, chromosome 
partitioning; E: Amino acid transport and metabolism; F: 
Nucleotide transport and metabolism; G: Carbohydrate transport 
and metabolism; H: Coenzyme transport and metabolism; I: Lipid 
transport and metabolism; J: Translation, ribosomal structure and 
biogenesis; L: Replication, recombination and repair; M: Cell 
wall/membrane/envelope biogenesis; N: Cell motility; O: 
Posttranslational modification, protein turnover, chaperones; P: 
Inorganic ion transport and metabolism; Q: Secondary metabolites 
biosynthesis, transport and catabolism; R: General function 
prediction only; S: Function unknown; T: Signal transduction 
mechanisms; U: Intracellular trafficking, secretion, and vesicular 
transport; V: Defense mechanisms; W: Extracellular structures. 

最多，占总注释的 11%；三菌株之间，MP37 参与

能量生产和转换(C)相关的基因最多，占总注释的

4.3%之多。另外，MP37、MP55 在防御机制(V)也

进行了一定数量的注释(分别为 88、79)，且数量要

多于对比菌株(60)。 

2.4.4  肠道耐受性相关基因 

肠道耐受性是筛选益生菌菌株最重要的特性

之一，其决定了益生菌在小肠内是否具有生存能

力[27]。胆汁盐水解酶(bile saline hydrolase，BSH)

是一种可分解胆汁盐的酶类[28]，因此益生菌代谢

生成 BSH 的能力理论上可决定菌株耐受肠液的能

力[29]，同时与之对应的 BSH 编码基因便成为衡量

菌株是否具有益生菌潜力的一个重要指标。另

外，BSH 还是一种去除胆固醇的重要酶类，其能

水解氨基酸和胆固醇之间的酰胺键 [30]，因此，

BSH 也与胆固醇清除能力有关，此酶对高脂饮食

的人群也是有益的[31]。 

植物乳杆菌 WCFS1 菌株在肠道中具有极高的

存活率，该菌的基因组中存在 4 个与 BSH 相关的

基因(bsh1、bsh2、bsh3、bsh4)[32]。通过对比，在

植物乳杆菌 MP37 和 MP55 中也找到上述 4 个基因

(表 5)，其相似度都在 98%以上，基于这些基因组

特征，可解释了两个菌株表现良好肠道耐受性的

原因。 

2.4.5  两株菌在抑菌基因簇比较结果 

与植物乳杆菌细菌素合成相关基因簇大小约

为 18−19 kb。以报道较多的 WCSF1 株为例，该菌

株细菌素合成簇分布在 6 个操纵子上、由 23 个基

因组构成。其中，高度保守部分包括一个细菌素

操 纵 子 (plnEFI) 和 一 个 转 运 操 纵 子

(plnGHSTUVW)，而保守度较低区或不保守的部分

包括一个调节操纵子(plnABCD)、一个细菌素操纵

子(plnJKLR)以及两个研究较少、编码未知功能操纵

子(plnMNOP、plnQ)[33]。 

将植物乳杆菌 MP37、MP55 的测序结果与

WCFS1 进行对比(图 8)，可以看出，植物乳杆菌

MP37 存在完整的细菌素合成基因簇；而植物 
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表 5  通过 NCBI 对比进行植物乳杆菌胆汁盐水解酶相关基因比较 
Table 5  Comparison of bsh gene between the Lactobacillus plantarum strains, and calculation of percentage of identity, 
Blast program from NCBI was applied 
菌株 

Strains 

bsh1  bsh2 bsh3 

 

bsh4 

位置 

Position (bp) 

相似度 

Identity (%) 
 
位置 

Position (bp) 

相似度 

Identity (%)

位置 

Position (bp) 

相似度 

Identity (%) 

位置 

Position (bp) 

相似度 

Identity (%)
Lactobacillus 
plantarum M55 

196 139−197 113 99.49  429 893−430 909 99.51 39 259−40 245 99.59  29 646−30 599  98.43 

Lactobacillus 
plantarum MP37 

103 807−104 781 99.59  243 127−244 143 98.92 40 397−41 383 99.49  211 919−212 872 98.43 

 
 

 
 
图 8  3 株植物乳杆菌细菌素相关基因比较 
Figure 8  Comparison of bacteriocin gene between the three Lactobacillus plantarum strains 

 
乳杆菌 MP55 除存在完整的细菌素操纵子(plnEFI)

转运操纵子(plnGHSTUVW)外，缺失了 4 个操作子

的部分相关基因，即在调节操纵子(plnABCD)中缺

失了 plnA、plnB 基因；在细菌素操纵子(plnJKLR)

中缺失了 plnK、plnJ 基因；在编码未知功能的操

纵子(plnMNOP、plnQ)中则存在整段缺失。 

其中，plnJ、plnK 两基因对细菌素合成有着很

大的影响，这两个基因编码着一些有抑菌功能的活

性肽物质，且当与 plnE、plnF 同时存在时能使菌

株的抑菌效果增加 1 000 倍[34]，因此，该基因的缺

失在理论上可直接影响菌株的抑菌能力。但在抑菌

实验中发现，MP55 具备一定的抑菌性，因此，推

测在 MP55 中，可能还存在一些与抑菌能力相关的

其他基因，关于此问题还需要进一步探讨。 

3  讨论与结论 

母乳微生物是一个复杂的细菌群落，失去母

乳喂养的婴儿可能会出现肠道菌群失调，甚至出

现过敏、哮喘和肥胖等疾病[35]，但我们对母乳微

生物的确切组成仍知之甚少[36]。本研究收集了健

康的母乳样本，分离、筛选出两株植物乳杆菌。

在前期的筛选阶段发现，这两株菌表现出良好的

肠液耐受性，并同时对肠杆菌 ATCC 25922、铜绿

假单胞菌 ATCC 27553、金黄色葡萄球菌 ATCC 

27923 具有一定的抑制能力。在此基础上，我们

对其进行了全基因组测序和分析，将基因序列分

别使用 CAZy、KEGG 和 COG 数据库进行了注释。

注 释 结 果 表 明 ， MP37 的 注 释 结 果 明 显 多 于

MP55，且两株菌均参与糖基转移酶、新陈代谢、

碳水化合物的基因，意味着其可能具有较强的碳

水化合物利用能力。另外，我们确定了 4 个与

BSH 相关的基因，相似性都在 98%以上；还发现

了一段与细菌素相关的基因簇，其中 MP37 存在

完整的细菌素合成簇，而 MP55 则缺失了 4 个操作

子的部分相关基因，在基因层面揭示了植物乳杆

菌 MP55、MP37 的潜在益生机理。 

综上所述，本研究通过分离、筛选与基因组装

共得到两株母乳源植物乳杆菌的全基因组信息，借

助数据分析找到了与肠液耐受相关的基因和与抗

性相关的细菌素合成基因簇，说明这两株菌确实是

具有潜在功能的益生菌候选菌株。本实验的结果为
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进一步阐明益生菌特性的功能机制提供了遗传学

基础，也为今后研究其他菌株的功能特性奠定了理

论基础。 
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