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摘   要：【目的】多重耐药菌株的出现给食品安全带来严重威胁。噬菌体是不同于抗生素的一类

重要杀菌因子，对其生物学特性及基因组的研究和分析可为噬菌体的抗菌应用提供依据。【方法】

对噬菌体 phiP4-7 的生物学特性、基因组学、分类学进行研究。【结果】经透射电子显微镜观察，

确定 phiP4-7 头部直径为(50.59±1.68) nm，尾部长度为(76.53±4.90) nm，属于长尾噬菌体科；一步

生长曲线结果表明，其潜伏期时间约为 25 min，每个感染中心释放的噬菌体数量约为            

63 PFU/infection center；抑菌曲线结果表明，phiP4-7 能够有效地抑制宿主菌的生长。基因组测序

组装结果显示，phiP4-7 基因组长度为 39 825 bp，GC 含量为 48.67%。通过生物信息学软件对基

因组进行注释，发现 phiP4-7 的基因组上共编码 72 个蛋白，不编码 tRNA 基因，未发现已知的

耐药基因和毒力基因。比较基因组学和分类学结果显示，将其归类为长尾噬菌体科中的一个新

属。【结论】分离得到了一株新类志贺邻单胞菌噬菌体，并对其生物学特性和基因组进行了分析。 

关键词：类志贺邻单胞菌；噬菌体；基因组学；比较基因组学；分类学  
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Abstract: [Objective] The emergence of the multidrug resistant bacterial pathogens is posing great 

threats to food safety. Phages are the important bactericidal factors different from antibiotics. The 

evidence of phage application can be provided by analyzing the phage biological characteristics and 

genome. [Methods] In this study, one lytic phage phiP4-7 specific to the strain Plesiomonas 

shigelloides P4-7 was investigated on its biological characteristics, genome annotations, and taxonomic 

analysis. [Results] The images of transmission electron microscopy (TEM) showed that the phage has an 

icosahedral head with a diameter of (50.59±1.68) nm, a noncontractile tail with a length of (76.53±4.90) nm, 

belonging to the family of Siphoviridae. One-step growth curve suggested that phiP4-7 has a latent 

period of 25 min and its burst size was about 63 PFU/infection center. Additionally, phiP4-7 can 

effectively inhibit the growth of the host bacteria. The genome of phiP4-7 has been sequenced, 

assembled, and curated. It has a total of 39 825 bp with the GC content of 48.67%. Bioinformatic tools 

reveals that the phiP4-7 genome has 72 protein encoding genes, and no tRNA genes, antibiotic 

resistance genes, or virulence genes were identified. Comparative genomic and taxonomic analyses 

indicated that the genome of phiP4-7 showed little homology to any known viruses, and it can be 

classified as a member of a new genus of the Siphoviridae family. [Conclusion] A new Plesiomonas 

shigelloides phage was isolated, and its biological characteristics and genome were analyzed. 

Keywords: Plesiomonas shigelloides; phage; genomics; comparative genomic; taxonomy 

类志贺邻单胞菌(Plesiomonas shigelloides)

是一种兼性厌氧、有鞭毛、革兰氏阴性杆菌。

这种细菌经常能够从淡水、表层水以及野生动

物和家养动物中分离得到[1]。类志贺邻单胞菌

能够引起多种类型的肠道感染，包括严重的分

泌型肠炎[2]、攻击性类志贺感染[3]、类似霍乱感

染[4]以及人类疾病包括败血症[5]等感染性疾病。

因此，受到国内外学者广泛关注。由于抗菌素

的长期滥用，造成了约 90%的细菌对 1 种以上

抗菌素具有耐药性，20%的细菌对 5 种以上抗

菌素具有耐药性，对食品安全造成了严重威胁。

为了缓解抗菌素滥用带来的危害，亟需研发对

环境和人类健康无害的抗菌素替代产品。 

噬菌体(bacteriophage，phage)是一种通过

裂解细菌，调节细菌种群的天然抗菌剂。噬菌

体对多重耐药的革兰氏阳性菌 [6–7]和革兰氏阴

性菌 [8–12]都具有杀菌活性。由于噬菌体的杀菌

机制与抗生素的完全不同，所以噬菌体可以杀

死多重耐药的细菌[13]。另一方面，噬菌体具有

宿主特异性，因此噬菌体疗法的抗菌谱较窄，

仅能抑制单一物种，甚至在某些情况下，某种

噬菌体仅能抑制种内(species)的某些菌株。 

本实验室前期从淡水养殖的鱼肠道内容物

中分离了 2 株类志贺邻单胞菌 P4-1 和 P4-7，分
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别以它们为指示菌，从鱼肠道内容物中分离了

噬菌体 phiP4-1 和 phiP4-7，它们的宿主范围较

窄，只能特异性地裂解各自的宿主菌。噬菌体

phiP4-1 裂解液滴度较低，仅为 1.40×105 PFU/mL，

而 phiP4-7 裂解液滴度可达 2.96×109 PFU/mL[14]。

本文以 phiP4-7 为研究对象，对其生物学特性、

基因组以及分类学进行了初步研究，以期为将

来噬菌体在控制食品中类志贺邻单胞菌污染的

应用开发奠定基础。 

1  材料与方法 

1.1  菌株、噬菌体和生长条件 
本文所用指示菌类志贺邻单胞菌 P4-7 和噬

菌体 phiP4-7 分离于养殖淡水鱼肠道内容物[14]。

LB (Luria-Bertani)培养基、固体 LB 培养基

(1.5% W/V agar)和半固体培养基(0.5% W/V agar)

用于实验中类志贺邻单胞菌 P4-7 和噬菌体

phiP4-7 的培养，培养温度为 37 °C。 

1.2  噬菌体的扩增与纯化 

噬菌体颗粒的扩增以及纯化参考以前的实

验方法[15]，将宿主菌培养至对数期(OD600=0.6)，

加入适量噬菌体裂解液，使感染复数(multiplicity 

of infection，MOI)约等于 0.1，继续培养 4–6 h

后得到噬菌体裂解液。加入终浓度为 0.1 mol/L

的 NaCl，冰浴 1 h，4 000 r/min 离心 10 min，

除去多余的细胞碎片以及宿主菌 DNA 和 RNA。

向上清液中加入终浓度为 5 μg/mL 的 DNase I

和 RNase A，37 °C 水浴 1 h。加入 PEG6000

至终浓度为 10% (W/V)，充分振荡溶解后 4 °C

静置过夜，12 000 r/min 离心 20 min，沉淀重

悬于 TM 缓冲液(0.05 mol/L Tris-HCl pH 7.5，

0.2% MgSO4·7H2O)中，用等体积的氯仿抽提  

3 次去除 PEG6000。上清液中加入终浓度为    

1 μg/mL 的 DNase I 和 RNase A，37 °C 水浴 1 h。

进一步将噬菌体溶液用 100 kDa 超滤管离心

(Merck，USA)过滤，并用 0.1 mol/L 的乙酸铵溶

液(pH 7.0)洗涤噬菌体，截留液为纯化的噬菌体

溶液。 

1.3  透射电子显微镜分析噬菌体的形态 

参照之前的方法，利用透射电子显微镜观

察噬菌体的形态[15]。取 10 μL 纯化的噬菌体溶

液加到包被碳膜的 230 目铜网上，结合 1 min

后用含有 0.5 mg/L 杆菌肽的 2%磷钨酸钠溶液

(pH 6.7)负染色 3–5 min。噬菌体通过日立

HT7700 型透射电子显微镜成像。 

1.4  一步生长曲线的测定 

宿主菌(100 mL)培养至对数期(OD600=0.6)，

离心收集菌体重悬至 1 mL 的 LB 液体培养基

中。噬菌体加入到宿主菌中，使 MOI 约等于

0.001，吸附 1 min 后，12 000 r/min 离心 30 s

收集菌体重悬至 100 mL 的 LB 液体培养基中。

每 5 min 取样 1 次，进行适当稀释后与对应的

指示菌混合，倒双层平板。37 °C 培养 12 h 后，

对双层平板进行计数，确定噬菌体的滴度[15]。 

1.5  抑菌曲线的测定 

噬菌体抑制宿主菌生长的实验参照之前报

道的方法[16]。具体为：将过夜培养的类志贺邻

单胞菌 P4-7 转接于 50 mL 新鲜 LB 液体培养基

中，使得 OD600=0.1 (107 CFU/mL)。将培养物稀

释 10 倍，以不同感染复数(MOI=100，10，1，

0.1，0)加入适量噬菌体。培养物在 37 °C 下振

荡培养，每 30 min 测定 1 次 OD600。 

1.6  噬菌体基因组的测序 
通过纯化的噬菌体颗粒用 TM 缓冲液重

悬，加入终浓度为 0.1 mol/L 的 EDTA (pH 8.0)，

并将混合物 68 °C 水浴 10 min。然后，在混合

物中加入终浓度为 0.4%的 SDS (十二烷基磺酸

钠)以及 1 mg/mL 的蛋白酶 K，55–65 °C 水浴 

2–3 h。水浴过后，混合物中加入等体积的 Tris

平衡酚以及氯仿/异戊醇(24:1)，温和振荡 30 s，
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10 000 r/min 离心 10 min。抽提至相界面几乎无

蛋白膜。再用氯仿 /异戊醇 (24:1)抽提上清液   

2 次，10 000 r/min 离心 5 min。向上清液中加

入 2 倍体积的无水乙醇，–20 °C 放置 20 min。

收集絮状物沉淀，并室温干燥。纯化的噬菌体

基因组 DNA 通过 0.5×TE 缓冲液(pH 8.0)重悬，

储存于–20 °C[16]。 

委托苏州金唯智有限公司使用 HiSeq 

Illumina 2500 平台对噬菌体基因组进行测序。

测序结果通过软件 Trimmomatic v0.30 对数据

进行过滤[17]。序列通过软件 Velvet_v1.12.10 进

行拼接[18]。运用软件 GapCloser v1.12 对组装结

果进行局部内洞填充和碱基校正 (http://soap. 

genomics.org.cn/about.html#resource2)。 

利用限制性内切酶 Hind III、BamH I、  

Xho I 和 Xba I，对噬菌体基因组 DNA 进行酶切，

37 °C 保温 2 h。酶切产物用含 1.2%的琼脂糖凝

胶电泳 45 min，电压 121 V。利用软件 DNA 

Master 模拟的环状基因组的酶切结果，与噬菌

体基因组的酶切图谱对比，确定噬菌体基因组

的结构。 

1.7  噬菌体基因组的功能注释 
使用软件 DNA Master 对基因组进行注释，

并以 National Center for Biotechnology Information 

(NCBI)上非冗长蛋白数据库为参考[19]。通过软

件 tRNAscan-SE v1.21 预测 tRNA[20]。GC skew

通过软件 DNAPlotter 完成[21]。 

1.8  比较基因组学分析 
在 NCBI 的 GenBank 数据库检索噬菌体保

守 基 因 的 蛋 白 质 序 列 ， 并 将 其 载 入 软 件

ClustalW 中[22]，进行氨基酸序列比对，并且使

用 MEGA 7.0 以及 500 次的 bootstrap replicates

构建 UPGMA 树[23]。软件 Circoletto 是一种对基

因以及基因组之间相似性具象化的在线软件[24]，

通过将需要比对的基因组序列编辑成 FASTA

格式，并设定合适的参数，即可获得具象化的

图片报告。线上软件 CoreGenes (https://coregenes. 

ngrok.io/)被用来计算噬菌体基因组间的基因分

享率，依据同源性，选择 9 株噬菌体基因组序

列进行比对分析。当基因分享率>40%，可将噬

菌体归类为同一个属[25–26]。 

1.9  通过 BLASTn 以及 Figtree v1.4.3 构建

全基因组系统进化树 
全基因组序列通过 BLAST (basic local 

alignment search tool)进行比对，选择同源序列

利用 distance tree of results 进行分析。选择

neighbor joining 法，下载 Newick 格式的比对结

果，进一步利用记事本编辑，另存为 dnd 格式，

这个文件通过软件 FigTree V1.4.3 打开后，可生

成全基因组进化树[27]。 

2  结果与分析 

2.1  噬菌体生物学特性 
按照材料与方法所述，扩增类志贺邻单胞

菌噬菌体 phiP4-7，负染色后利用透射电子显微

镜分析噬菌体形态。如图 1A 所示，两个视野

中显示多个噬菌体分别吸附在细胞碎片或囊泡

结构上。phiP4-7 头部为正二十面体对称结构，

直径约为(50.59±1.68) nm。噬菌体尾部不可伸

缩，为典型的长尾噬菌体，尾部长度约为

(76.53±4.90) nm。 

在 MOI 约为 0.001 时，测定噬菌体 phiP4-7

的一步生长曲线。结果显示，其潜伏期约为    

25 min。利用平台期(P)的噬菌体滴度除以潜伏

期(L)的滴度，发现每个感染中心释放的噬菌体

数量约为 63 PFU/infection center (图 1B)。在不

同 MOI 下将噬菌体 phiP4-7 与宿主菌 P4-7 共同

培养，测定噬菌体对宿主菌的抑制作用，当

MOI=100 时，宿主菌的生物量几乎不增长，随

着 MOI 的减少，抑菌效果逐渐减弱。 
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图 1  噬菌体 phiP4-7 生物学特性 
Figure 1  The characteristics of phage phiP4-7. A: transmission electron microscopy (TEM) image of phage 
phiP4-7; B: one-step growth curve of phage phiP4-7; C: growth inhibition curve of phage phiP4-7. 

 
2.2  phiP4-7 基因组基本特征 

通过对 phiP4-7 的全基因组测序以及组装

后，确定其基因组为双链DNA，长度为39 825 bp，

GC%为 48.67%。将 phiP4-7 的基因组序列上

传至 NCBI 的 GenBank 数据库，接收号为

MG696115.1。通过生物信息学软件对基因组进

行注释，发现 phiP4-7 的基因组上共编码 72 个

开放读码框，不编码 tRNA 基因，未发现已知

的耐药基因和毒力因子基因。预测 ORF 的长度

范围为 105–2 892 bp。在这些基因中，有 28 个

基因的转录方向为正向。 

2.3  phiP4-7 基因组为环状 DNA 分子 
提取噬菌体的基因组 DNA，分别用 4 种限

制性内切酶以及它们的组合进行酶切，包括

Hind III、BamH I、Xho I、Xba I、Xho I/BamH I、

Xho I/Hind III、Xba I/Xho I、Xba I/BamH I、

Xba I/Hind III 和 BamH I/Hind III，随后进行电

泳分析。通过软件 DNA Master 分析组装的基

因组序列，模拟的环状基因组酶切结果(图 2A)

与实际的基因组酶切结果(图 2B)基本一致，因

此初步确定 phiP4-7 的基因组为环状双链 DNA

分子。 

2.4  phiP4-7 基因组功能注释 
按照材料与方法所述，对噬菌体基因组进行

功能注释，共发现 25 个具有已知功能的蛋白以

及 47 个假定蛋白。依据编码蛋白功能进行分类，

包括转录(phage regulatory protein Rha)、DNA 修

饰[假定的 dam 甲基化酶(putative dam methylase)， 
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图 2  噬菌体 phiP4-7 的基因组酶切分析 
Figure 2  Physical map of the phage phiP4-7 genomic DNA. A: genomic restriction map simulated by DNA 
Master; B: genomic restriction map. Lane 1: DNA Marker; Lane 2–11: Hind III, BamH I, Xho I, Xba I, Xho 
I+ BamH I, Xho I+Hind III, Xba I+Xho I, Xba I+BamH I, Xba I+Hind III, BamH I+Hind III.  

 
甲基化转移酶(methyltransferase)，假定的脱氧核糖

核酸酶(putative exodeoxyribonuclease)，假定的核酸

内切酶(putative endonuclease)，假定的重组蛋白

(putative recombination protein)]、宿主裂解[噬

菌体裂解蛋白(Rz-like phage lysis protein)，裂解

酶 (endolysin)]、结构蛋白 [假定的尾部蛋白

(putative tail protein)，假定的尾部亚基(putative 

tail subunit)，假定的病毒颗粒结构蛋白(putative 

virion structural protein)，假定的主要头部蛋白

(putative major head protein)，假定的头部蛋白

(putative head protein) ， 假 定 的 尾 丝 蛋 白

(putative tail fiber protein)]以及 DNA 包装[假定

的 末 端 酶 大 亚 基 (putative large terminase 

subunit)，假定的归巢核酸内切酶(putative homing 

endonuclease)，假定的末端酶小亚基 (putative 

terminase small subunit)，假定的门蛋白(putative 

portal protein)](图 3)。 

转录调控：phiP4-7 基因组携带 2 个噬菌体

调节蛋白 Rha (regulatory protein Rha)编码基因

orf013 和 orf026，噬菌体调节蛋白 Rha 蛋白家

族成员是在温和性噬菌体以及前噬菌体基因组

上发现的。 Rha 蛋白在缺乏整合宿主因子

(integration host factor，IHF)菌株中，会阻止噬

菌体感染的发生[28]。 

DNA 代谢：phiP4-7 编码 5 种与 DNA 代谢

以及修饰的相关蛋白，包括假定的 dam 甲基化

酶(orf059)、假定的核酸内切酶(orf063)、假定的核

糖核酸酶(orf065)、假定的重组蛋白(orf066)、甲

基化转移酶 (orf072)。假定的 dam 甲基化酶可

在 GATC 序列中的腺嘌呤 N6 位置上引入甲

基，使得一些生物体编码的限制性内切酶不能

够消化对应的被甲基化的位点 [29]。通过结构

域预测，发现 orf065 属于 exodeoxyribonuclease 

VIII superfamily，能够降解线状 dsDNA，对线

状的 ssDNA 也有活性。该酶并不能够降解环状

的 dsDNA 以及 ssDNA[30]。exodeoxyribonuclease 

VIII 是一种具有 5′到 3′水解活性的核酸外切酶，

它不依赖 ATP 提供能量，也不需要在 DNA 单

链上的任何识别位点，但是需要有游离的 5′-OH

基团[31]。orf068 被预测有 Erf 重组酶的结构域。 
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图 3  噬菌体 phiP4-7 基因组的功能注释 
Figure 3  Genome annotation of phage phiP4-7. 
 

Erf (essential recombination function)是一种通过噬

菌体 P22 编码的早期蛋白，体外实验的结果显示，

它能够促进互补的 ssDNA 进行互补配对[32]。在鼠

伤寒沙门氏菌(Salmonella typhimurium)中，Erf 对

于噬菌体 P22 在重组酶缺失的突变子中生长是有

必要的[33–34]。orf072 被发现具有 Dam 甲基化酶

(N-6adenine-specific DNA methylase) 的结构域

(EC:2.1.1.72)，这个结构域来源于 Type Ⅰ以及

Type ⅠC的RM系统(restriction systems)[35–36]。RM

系统是一种保护细菌细胞对抗外源 DNA 的特殊

机制，它能够水解缺乏特殊位点的外源DNA。Type 

Ⅰ类型的系统是最为复杂的 RM 系统，包含 3 种

亚基：R (restriction domain，限制核酸内切酶结构

域)、M (modification domain，DNA 甲基化酶结构

域)以及 S (specificity domain，识别结构域)。这样

的结果导致了这个系统能够进行 DNA 的水解以

及甲基化。这两个反应都需要消耗 ATP 并且水解

位点距识别位点的距离非常远。S 亚基能够确定限

制性内切酶和甲基化酶识别的特殊位点。 

宿主裂解：phiP4-7 共编码 2 个参与细胞裂

解的基因，分别为 Rz (orf001)和 Rz1 (orf002)。

Rz 和 Rz1 的基因产物能够降解革兰氏阴性菌的

肽聚糖。在这种情况下，如果 Rz 或 Rz1 缺失   

一个，将会导致裂解障碍并导致球形体的形成。

Rz1 能够水解 N-乙酰胞壁酸和 N-乙酰葡萄糖胺

之间的 β-1,4 糖苷键。Rz 和 Rz1 之间能够形成

Rz-Rz1 复合物，并且该复合物能够降解宿主菌

的外膜(outer membrane，OM)，从而促进子代
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噬菌体的释放[37]。 

结构蛋白：phiP4-7 共编码 6 种病毒颗粒结

构蛋白：包括假定的尾部蛋白(orf018)、假定的

尾部亚基(orf029)、假定的病毒颗粒结构蛋白

(orf034)、假定的主要头部蛋白(orf036)、假定

的头部蛋白(orf038)、假定的尾丝蛋白(orf040)。 

DNA 包装：通过基因组注释，我们注释出

了 3 个与 DNA 包装相关的基因，包括假定的末

端酶大亚基 (orf041)、假定的归巢核酸内切酶

(orf042)以及假定的末端酶小亚基(orf043)。 

2.5  phiP4-7 的比较基因组学分析 
将噬菌体基因组序列在 NCBI 的数据库

GenBank 中进行同源性检索比对，结果发现

phiP4-7 基因组序列与所有已知噬菌体基因组

序列的覆盖率很低，均低于<2%，同源片段的

一致性均低于 80%。选取 9 株噬菌体基因组序

列，它们与噬菌体 phiP4-7 基因组序列覆盖率为

1%–2%，一致性为 66%–75%。进一步对 phiP4-7

基因组与其他 9 株噬菌体基因组之间的基因分

享率进行分析，包括 5 株长尾噬菌体科

(Salmonella phage IME207，Aeromonas phage 

pIS4-A，Salmonella phage E1，Enterobacteria 

phage Cajan，Escherichia phage Seurat)，1 株短

尾噬菌体科(Enterobacteria phage CUS-3)以及 

3株未分类的噬菌体(Salmonella phage LPST10，

Vibrio phage pYD38-A ， Salmonella phage 

64795_sal3)。结果如图 4B 所示，10 株噬菌体

可以被分为 4 个组。噬菌体分类学方法建议分享

超过 40%的基因的噬菌体是同属噬菌体。因此，

4 个组也就是 4 个噬菌体属。而噬菌体 phiP4-7

与其他 9 株噬菌体之间仅分享 6.94%–20.83%的

基因。所以，噬菌体与目前测序的长尾噬菌体

都不属于同一个属。通过 Circoletto 在线软件

的分析结果显示，在噬菌体 phiP4-7 所编码的

所有基因中，仅有 2 个基因(orf002，orf060)能

够在其他基因组上被找到(图 4A)。 

2.6  phiP4-7 的分类研究 
进一步通过软件Mega 7.0以及FigTree v1.4.3，

构建 DNA 聚合酶、末端酶大亚基、主要衣壳蛋白

以及全基因组的系统进化树，如图 5 所示。 

 

 
 
图 4  噬菌体 phiP4-7 的比较基因组学和分类学 
Figure 4  Comparative genomics and taxonomy of phage phiP4-7. A: comparative genomics of phage 
phiP4-7; B: percentage of shared genes between phage phiP4-7 and other phages. 
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图 5  噬菌体 phiP4-7 亲缘关系分析 
Figure 5  Phylogenetic relationships of phage phiP4-7. A: phylogenetic tree of the DNA polymerase; B: 
phylogenetic tree of the terminase large subunit; C: phylogenetic tree of the major capsid protein; D: 
phylogenetic tree of the phage phiP4-7 genome. 
 

主要衣壳蛋白以及末端酶大亚基的系统进

化树显示，进化树中包含一些细菌编码的假定

蛋白或者噬菌体相关蛋白，并且 phiP4-7 与细菌

编码蛋白之间的亲缘性要高于与噬菌体编码蛋

白的亲缘性(图 5B 和 5C)。如图 5D 所示，全基

因组进化树的结果显示，phiP4-7 与一些粘质沙

雷氏菌 (Serratia marcescens)具有较高的相关

性，而与其他噬菌体的关系较远。基于这些结

果，以及国际病毒分类学会议 (International 

Committee on Taxonomy of Viruses，ICTV)制定

的一般准则，我们建议将 phiP4-7 归类为长尾噬

菌体科中的一个新属。 

3  讨论与结论 

水产养殖中的抗菌素滥用，会导致包括类

志贺邻单胞菌在内的病原菌产生耐药性，并且

耐药基因的水平或垂直转移会导致病原菌的耐

药性逐渐增强，增加了病原菌的防治难度。由

于噬菌体的特异性，噬菌体疗法的抗菌谱较窄，

仅能特异性地抑制单一物种，甚至在某些情况

下，仅能裂解种内(species)的某些菌株。因此，

噬菌体在防治水产致病菌方面的应用，需要分

离和研究大量的噬菌体，以期满足噬菌体应用

的需求。噬菌体是自然界数量最多的生物，具

有巨大的遗传多样性，广泛地分布在自然界所

有的生态环境中，为研究和利用噬菌体提供了

丰富的资源。 

在前期研究中，我们在国际上首次分离了  

2 株类志贺邻单胞菌噬菌体 phiP4-1 和 phiP4-7。

在本文中，我们对噬菌体 phiP4-7 展开了进一步
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研究。一步生长曲线的结果显示，该噬菌体潜伏

期较短，且释放量较大，易于制备，为未来工业

化生产噬菌体制剂带来便利。抑菌实验的结果表

明，该噬菌体具有良好的抑菌能力，为将来应用

于水产养殖防控水产致病菌提供了可靠保证。 

开展噬菌体基因组学研究，能够提高我们对

噬菌体基因组的理解，并提高该噬菌体应用于噬

菌体疗法的可靠性、安全性。在本文中，基因组

学的研究结果显示，phiP4-7 编码肽聚糖水解酶，

orf002 基因编码的裂解酶 Gp2 已经在大肠杆菌

中表达，显示出较高的杀菌活性和应用潜力[38]。

比较基因组学和形态学的研究结果显示，该噬菌

体与目前已测序、已分类的噬菌体基因组之间的

基因分享率较低，且基因组没有携带任何已知的

耐药基因、毒力因子基因和重组整合相关基因，

保证了该噬菌体作为抗菌剂应用于防治食品中

类志贺邻单胞菌污染的安全性。综上所述，噬菌

体 phiP4-7 的生物学特性及基因组学的研究结果

表明，该噬菌体具有作为抑菌剂应用于防控食品

中类志贺邻单胞菌污染的潜力。 
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