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摘  要: 目的  挖掘黏质沙雷菌 HBQT 的生物信息, 并分析其特性。方法  对黏质沙雷菌 HBQT 富硒能力进

行评价并进行全基因组高通量测序及生物信息学分析, 测定其对金黄色葡萄球菌和单核增生李斯特氏菌的抑

菌活性, 以及对绿豆芽的促生效果, 同时检测亚硒酸盐处理前后菌株对头孢他啶等药物的敏感性变化和生物

膜生长情况以及抗氧化能力。结果  黏质沙雷菌 HBQT 48 h 内能够转化 99%浓度为 3 mmol/L 的亚硒酸盐, 其

基因组全长为 5117438 bp, 鸟嘌呤和胞嘧啶含量 59.51%, 含一个环状质粒; 生物信息学分析揭示其硫代谢与

主动运输相关基因富集。该菌显著抑制金黄色葡萄球菌和单核增生李斯特氏菌生长(P<0.001), 并显著促进绿

豆芽生长(P<0.001)。亚硒酸盐处理后, 菌株对头孢他啶的拮抗能力、生物膜形成能力及抗氧化力均显著提升

(P<0.001)。结论  黏质沙雷氏菌 HBQT 具有较好的生物防治和植物促生特性, 并通过全基因组分析和其富硒

后表型变化为细菌拮抗亚硒酸盐毒性生成纳米硒的分子机制阐明奠定基础。 
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ABSTRACT: Objective  To mine the bioinformation of Serratia marcescens HBQT and analyze its characteristics. 
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Methods  The selenium enrichment capacity of Serratia marcescens HBQT was evaluated. High-throughput 
whole-genome sequencing and bioinformatics analysis were performed. Its antibacterial activity against 
Staphylococcus aureus and Listeria monocytogenes, as well as its growth-promoting effect on mung bean sprouts, 
were determined. Additionally, changes in the strain’s susceptibility to drugs such as ceftazidime, biofilm growth and 
antioxidant capacity were measured before and after selenite treatment. Results  Within 48 hours, Serratia 
marcescens HBQT was able to convert 99% of the selenite at a concentration of 3 mmol/L. The complete genome 
length was 5117438 bp, with a guanine-cytosine content of 59.51%, and it contained one circular plasmid. 
Bioinformatics analysis revealed enrichment of genes related to sulfur metabolism and active transport. The strain 
significantly inhibited the growth of Staphylococcus aureus and Listeria monocytogenes (P<0.001) and markedly 
promoted the growth of mung bean sprouts (P<0.001). After selenite treatment, the strain’s antagonistic ability 
against ceftazidime, biofilm formation capacity and antioxidant capacity were significantly enhanced (P<0.001). 
Conclusion  Serratia marcescens HBQT exhibits promising biocontrol and plant growth-promoting characteristics. 
The whole-genome analysis and phenotypic changes after selenium enrichment lay the foundation for elucidating the 
molecular mechanisms by which bacteria antagonize selenite toxicity and generate selenium nanoparticles. 
KEY WORDS: Serratia marcescens HBQT; whole genome sequencing; bioinformatics analysis; selenite; oxidative 

stress 
 
 

0  引  言 

硒是一种重要的微量元素, 在人体和微生物中有着

广泛的应用, 参与包括氧化应激、生长调节、氨基酸合成

等多种代谢途径, 并具有强大的抗癌和抗菌特性[1–2]。硒缺

乏可导致一系列疾病, 包括胃肠道和甲状腺疾病等[3]。硒

补充剂有无机和有机两种形式, 其中有机硒显示出更高的

生物利用度[4–5]。硒以多种价态(–2、0、+4、+6)和形态存

在于环境中, 与其他形态的硒相比, 有机硒具有更高地反

应特性, 更容易转化为人体所需要的含硒氨基酸和硒蛋白

来发挥代谢调节作用, 因而具有更高的安全性、生物活性

和生物利用率[6–9]。因此, 涉及亚硒酸盐(Se4+)还原为元素

硒(Se0)的生物地球化学循环至关重要。 
许多微生物具有将亚硒酸钠转化为有机硒的能力 , 

因此对硒污染的土壤和水的生物修复具有重要的前景[10]。

这些微生物可以通过酶和非酶途径催化亚硒酸钠转化为有

机硒[11–12], 通过微生物转化产生的有机硒具有多种功能益

处, 并且可以提高作物质量, 因此富硒微生物的研究在生

物修复和有机硒产品制备领域有着巨大的应用前景[2,13]。 
黏质沙雷菌(Serratia marcescens)是一种普遍存在于

环境中的革兰氏阴性、兼性厌氧的杆状细菌, 属于肠杆菌

科, 广泛分布于水、土壤、空气和不同动植物宿主中[14–15]。

同时黏质沙雷菌也是人体肠道正常菌群之一, 具有强大的

环境生存力和适应能力, 是一种广为人知的植物内生菌, 
能与植物互利共生, 帮助植物抵御外界环境和病虫害的侵

害, 具有良好的生物防治能力[16–17], 并且有研究表明它能

够通过次级代谢生成具有抗菌、抗肿瘤、免疫抑制等生物

活性的灵菌红素, 在医疗、环境、新能源等领域具有广泛

的应用价值[18–19]。因此, 富硒与黏质沙雷菌的联合对环境

保护和绿色农业可持续发展具有重要意义。但目前关于富

硒黏质沙雷菌的资源发掘相对缺乏。恩施地区拥有全球罕

见的独立硒矿床。鱼塘坝正处于这个富硒地质带上, 其土

壤、岩石和水体中的硒含量远高于普通地区。这为依赖硒

或能够转化硒的微生物(即富硒菌)提供了天然的、高强度

的“选择压力”。本研究对从湖北省恩施州土壤中分离出的

强富硒黏质沙雷菌 HBQT 进行全基因组测序, 并对其抑菌

能力和促进植物生长能力进行评价, 同时通过富硒前后生

物膜形成能力、药敏特性的变化评估拮抗亚硒酸盐过程中

抗氧化能力的变化, 旨在为挖掘富硒专用微生物肥料提供

菌种资源, 同时为开发富硒微生物资源市场分析方法、研

究微生物的硒生物合成途径提供参考数据, 并为富硒食品

的开发与品质提升提供科学依据。 

1  材料与方法 

1.1  材料与试剂 

黏质沙雷菌 HBQT (CCTCC NO: M 20242298)菌种由

湖北省食品质量安全监督检验研究院分离自湖北省恩施州

鱼塘坝。 
LB 肉汤培养基、LB 肉汤琼脂[生工生物工程(上海)

股份有限公司]; 亚硒酸钠五水合物(分析纯, 上海阿拉丁

生化科技股份有限公司); PALCAM培养基(北京陆桥技术股

份有限公司); Baird-Parker 琼脂(青岛海博生物技术有限公

司); FastPure Bacteria DNA Isolation Mini Kit(南京诺唯赞生

物科技股份有限公司); 细菌总抗氧化能力(total antioxidant 
capacity, T-AOC)检测试剂盒(上海博尔森生物科技有限公

司); 结晶紫(上海阿拉丁生化科技股份有限公司)。 
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1.2  仪器与设备 
ZQTY-70F 台式全温振荡培养箱(上海知楚仪器有限

公司); VITEK® 2 COMPACT 全自动细菌鉴定及药敏分析

系统(法国生物梅里埃公司); UH5300 紫外分光光度计(日
本日立公司); PromethION 纳米孔三代测序仪(英国 Oxford
仪器公司); MULTISKAN GO 全波长酶标仪(美国赛默飞世

尔科技公司); 8800 电感耦合等离子体质谱仪、1260 液相色

谱仪(美国 Aglient 公司)。 

1.3  试验方法 

1.3.1  亚硒酸钠转化率检测 
将黏质沙雷菌 HBQT 于 LB 肉汤中活化, 按 1%接种量

接种至含 3 mmol/L 亚硒酸钠的 LB 肉汤后 36 ℃、160 r/min
培养 48 h, 12000 r/min 离心 10 min 后取上清, 经 0.22 μm 水

系滤膜处理后, 以未接种的含亚硒酸钠 LB 培养基为对照, 
设置 3 平行 3 重复, 用液相色谱-电感耦合等离子体质谱法

(liquid chromatography-inductively coupled plasma mass 
spectrometry, LC-ICP-MS)对亚硒酸根离子的浓度进行测量, 
计算得到亚硒酸钠转化率。 
1.3.2  细菌基因组 DNA 的提取  

采用 FastPure Bacteria DNA Isolation Mini Kit 提取黏质沙

雷菌 HBQT 基因组 DNA, 对 DNA 样品的 OD260/280进行测定, 
满足 OD260/280在 1.8~2.0 之间后用于下一步全基因组测序。 
1.3.3  全基因组测序  

细菌全基因组 3 代测序由武汉臻阅生物有限公司完

成。细菌基因组构建文库后经 PromethION 纳米孔三代测

序仪测序。Cannu 组装软件(version 1.8)对 reads 进行校正

并修剪可疑区域, 最终组装成高质量的基因组序列。 
1.3.4  生物信息分析  

采用 Glimmer (v3.02)分析微生物 DNA 的编码基因, 
并利用 antiSMASH 程序(version 5.2.0)对基因组进行预测

分析次级代谢基因簇 , 进行基因组结构注释 , 同时使用

diamond (v2.0.9.147)软件将预测基因的蛋白序列与非冗余

蛋白质(non-redundant protein, NR)序列数据库、京都基因

与基因组百科全书 (Kyoto Encyclopedia of Genes and 
Genomes, KEGG)数据库、基因本体论(gene ontology, GO)
数据库等数据库比对, 进行基本功能数据库注释。最后整合

特定功能注释模块, 进行包含耐药基因数据库注释、碳水化

合物相关酶数据库注释、病原与宿主互作(pathogen and host 
interaction, PHI)数据库注释、致病菌毒力因子数据库注释、

膜转运蛋白分类数据库注释的数据整合。将各种信息综合, 
全面展示基因组特征, 完成基因组圈图。 
1.3.5  转录组数据分析 

将黏质沙雷菌 HBQT 接种于 LB 固体培养基, 36 ℃培

养 24 h 活化后, 挑选单菌落, 分别于含或不含 3 mmol/L 亚

硒酸钠 LB 培养基中培养的黏质沙雷菌 HBQT, 培养至对

数生长期后收集菌体, 进行转录组测序。转录组测序和数

据分析由武汉 Generead 科技有限公司进行。为保证数据的

可靠性, 每个样本设计了 3 个生物重复。 
1.3.6  细菌药敏试验  

将黏质沙雷菌 HBQT 接种于 LB 固体培养基, 36 ℃
培养 24 h 活化后, 挑选单菌落, 分别于含或不含亚硒酸

钠(3 mmol/L)的 LB 平板上三区划线后置于培养箱 36 ℃
培养 24 h, 将平板上的菌株悬浮于 0.45%的生理盐水中, 
利用麦氏比浊仪制成浊度为 0.5 左右的菌悬液, 填充于

VITEK 2 AST-N335 革兰阴性细菌药敏卡片密封后, 装载

至 VITEK® 2 系统中孵育 24 h, 得到细菌每种抗菌剂的最

低抑菌浓度(minimum inhibitory concentration, MIC)值[20]。 
1.3.7  生物膜形成测定试验  

吸取活化的黏质沙雷菌 HBQT 菌悬液(初始菌悬液

OD600 为 0.40)于含 3 mmol/L 亚硒酸钠的 LB 肉汤中, 并以

不含硒盐的 LB 肉汤作为对照, 设置 3 平行 3 重复, 混匀后

吸取 2 mL 置于 12 孔培养板中, 36 ℃静置培养 24 h。用移

液枪移除生物膜上剩余的培养基, 用无菌水清洗细胞培

养板中的未成膜细菌和剩余的 LB 培养液, 注意不要将成

型的生物膜吹散, 共清洗 2 次, 每孔加入 2 mL 的甲醇固

定 15 min, 吸取甲醇上清后于通风处晾干。每孔添加质量

分数为 0.1%的结晶紫染色液染色 30 min。注意避光。用

50%甲醇清洗 1 次, 去除多余的结晶紫染色液, 而后用无

菌水洗涤 2 次, 最后于 36 ℃培养箱中自然烘干 30 min, 制
得生物膜染色样本。每孔添加 2mL 质量分数为 33%的冰乙

酸溶液, 振荡充分溶解 20 min, 吸取 200 μL 样本置于 96
孔细胞培养板中, 与对照组对比观察颜色差异程度, 生物

膜染色后的 OD 值检测用酶标仪于 570 nm 波长下进行[21]。 
1.3.8  细菌总抗氧化力测定试验 

吸取活化的黏质沙雷菌 HBQT 菌悬液(初始菌悬液

OD600 为 0.40)于含 3 mmol/L 亚硒酸钠的 LB 肉汤中, 并
以不含硒盐的 LB 肉汤作为对照, 每组设置 3 平行, 36 ℃、

160 r/min 培养 24 h, 分别取 20 mL 菌液 12000 r/min 离心

10 min 后弃上清, 于细胞超声破碎仪中 300 W 条件下破碎

10 min, 12000 r/min 离心 10 min 后取上清, 使用博尔森细

菌 T-AOC 检测试剂盒检测细菌 T-AOC。 
1.3.9  细菌抑制试验  

将黏质沙雷菌 HBQT 和目标抑制菌株(金黄色葡萄球菌

和单核增生李斯特氏菌)LB 肉汤中活化, 按 1%接种量接种后

36 ℃、160 r/min 培养至对数生长期(OD600约为 0.4)后, 分别

以黏质沙雷菌HBQT与目标抑制菌株1:1的比例接种于的LB
肉汤中, 并单独接种目标抑制菌株为对照, 每组设置 3 平行, 
36 ℃、160 r/min 培养 24 h, 稀释适宜梯度涂布于目标抑制菌

株选择性分离固体培养基, 计算得到抑菌率 Y 计算如公式(1): 

 Y/%= c s
c

N N
N
− ×100%   (1) 

式中: Y 为抑菌率, %; Nc 为对照组的平均菌落数, CFU/mL; 
Ns 为实验组的平均菌落数, CFU/mL。 
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1.3.10  豆芽生长实验  
黏质沙雷菌 HBQT 于 LB 肉汤中活化后配制成浓度为

1×106 CFU/mL 的种子液, 以 1%的接种量接种于 LB 肉汤

中, 36 ℃、160 r/min 条件下培养发酵 72 h, 得到该菌株的

微生物菌剂。取上述微生物菌剂稀释 100 倍后进行喷洒施

用, 以喷洒清水的绿豆芽为对照组, 每组重复 6 次, 在绿

豆生芽生长期间隔天喷洒, 于 20 ℃条件下连续进行 14 d, 
测量绿豆芽长度以判断绿豆芽的生长情况。 

1.4  数据处理 

数据分析采用 Graphpad 9.5.0 的 T 检验对测试数据进

行统计分析, 实验设置至少 3 平行, 根据数据分析结果得

出相关结论。制表软件为 WPS Office 12.1.0.24034, 绘图工

具为 bioRender (https://www.biorender.com)。 

2  结果与分析 

2.1  黏质沙雷菌 HBQT 的亚硒酸盐转化率的测定 

利用 LC-ICP-MS 对比培养 48 h 后的黏质沙雷氏菌

HBQT的 LB肉汤中和未接种的 LB肉汤中亚硒酸离子的含

量, 根据与对照相比, 培养 48 h 后黏质沙雷氏菌 HBQT 培

养液中亚硒酸离子含量差值计算得到亚硒酸钠转化率, 结
果如表 1 所示, 黏质沙雷菌 HBQT 在接种至含亚硒酸钠的

LB 肉汤中培养 48 h 后, 成功转化了其中 99%以上的亚硒

酸离子, 表明黏质沙雷菌 HBQT 的强亚硒酸盐转化能力。 

2.2  黏质沙雷菌 HBQT 的全基因组测序结果 

对黏质沙雷菌 HBQT 三代测序结果进行分析, 组装结

果表明黏质沙雷菌 HBQT基因组包括一条染色体和一条环

状质粒, 序列长度分别为 5117438 bp 和 170444 bp, 总体鸟

嘌呤和胞嘧啶(guanine and cytosine, GC)含量为 59.51%, 包
含 4995个编码序列, 其中包括 94个转运RNA(transfer RNA, 
tRNA), 22 个核糖体 RNA (ribosome RNA, rRNA)和 233 个其

余 RNA。汇总黏质沙雷菌 HBQT 基因在正、反义链上的分

布情况、基因的直系同源蛋白簇功能分类情况、GC 含量、

GC 偏差、tRNA/rRNA 等信息情况, 绘制黏质沙雷菌 HBQT
的染色体和质粒的基因组圈图, 如图 1 所示。 

 

表 1  亚硒酸离子含量测定结果汇总 
Table 1  Summary of selenite ion content  

measurement results 

名称 质量浓度/ 
(μg/L) 

名称 质量浓度/ 
(μg/L) 

对照 1-1 348966.01 HBQT 1-1 27.74 
对照 1-2 350956.80 HBQT 1-2 32.33 
对照 1-3 347171.50 HBQT 1-3 33.33 
对照 2-1 341830.02 HBQT 2-1 35.06 
对照 2-2 344655.82 HBQT 2-2 17.16 
对照 2-3 349305.85 HBQT 2-3 20.81 
对照 3-1 348127.08 HBQT 3-1 13.04 
对照 3-2 349162.28 HBQT 3-2 12.37 
对照 3-3 346731.84 HBQT 3-3 16.85 

 

2.3  黏质沙雷菌 HBQT 的生物信息分析 

分析黏质沙雷菌HBQT基因组数据, 通过对全基因组数

据进行 GO 注释和数据库比对, 对黏质沙雷菌 HBQT 基因组

的特征有更全面、更直观的认识。次级代谢产物是微生物在

一定的生长时期, 以初级代谢产物为前体合成的对微生物的

生命活动无明确功能, 并非生长繁殖所必需的物质[22]。黏质

沙雷菌 HBQT 的次级代谢基因簇分析挖掘并解析了细菌产生

次级代谢产物的遗传基础, 如表 2 所示, 其中高丝氨酸 

 
注: (a)染色体的基因组圈图; (b)质粒的基因组圈图。 

图 1  黏质沙雷菌 HBQT 的基因组圈图 
Fig.1  Genome circle diagram of Serratia marcescens HBQT 
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表 2  黏质沙雷菌 HBQT 次级代谢基因簇分析结果 
Table 2  Analysis results of secondary metabolism gene clusters of Serratia marcescens HBQT 

区域 类型 描述 位置 

区域 1.1 hserlactone 高丝氨酸内酯 1~11139 

区域 1.2 NRPS 非核糖体肽合成酶 235038~293816 

区域 1.3 betalactone 含有 β-内酯的蛋白酶抑制剂 691041~716709 

区域 1.4 NRPS, T1PKS 非核糖体肽合成酶, I 型聚酮合成酶 1097702~1153068 

区域 1.5 thiopeptide 硫肽类抗生素 1692139~1718581 

区域 1.6 RRE-containing 
含 RNA 和输出因子结合蛋白(RNA and export 

factor binding proteins, RRE)元素的簇 
2376310~2396588 

区域 1.7 T1PKS, NRPS I 型聚酮合成酶, 非核糖体肽合成酶 2421368~2489967 

区域 1.8 NRPS 非核糖体肽合成酶 3109300~3185850 

 
内脂基因簇和硫肽类(抗生素基因簇都整合有硫元素, 依
赖硫载体蛋白进行硫插入, 表明黏质沙雷菌在硫利用方

面具有高度发达的代谢网络。通过与病原与宿主互作(PHI)
数据库比对分析黏质沙雷菌 HBQT 与宿主(植物、动物、

人类)相互作用相关基因、蛋白质和代谢通路的生物信息

学资源如图 2 所示。为后期黏质沙雷菌 HBQT 的生物应

用、产品开发提供理论基础。细菌膜转运蛋白数据库的

注释对于理解细菌的生理功能、环境适应性、致病机制

及药物开发具有重要意义。如图 3 所示, 结果表明黏质沙

雷菌 HBQT 的膜转运蛋白以主要主动转运蛋白和电化学

电位驱动的转运体为主, 这说明黏质沙雷菌 HBQT 有着

极强的环境营养获取能力和细胞稳态维持能力。研究表

明微生物体内亚硒酸盐的还原途径高度依赖硫代谢相关

的酶与还原力, 硫与硒为同族元素, 化学性质相似, 会导

致代谢中的替代与竞争[4,23]。同时其膜转运蛋白在主要主

动转运蛋白和电化学电位驱动转运体的高占有率也能够

印证黏质沙雷菌 HBQT 在细胞体内合成硒纳米颗粒并转

运出体外的高效率。这为黏质沙雷菌 HBQT 的强硒转化

能力及相关机制研究提供基因组数据基础。 

2.4  黏质沙雷菌 HBQT 的细菌抑制能力 

以常见致病菌金黄色葡萄球菌(ATCC 6538)和单核增

生李斯特氏菌(ATCC 19115)为目标抑制菌株, 检测黏质沙

雷菌 HBQT 对两种致病菌的抑制能力。如图 4 所示, 与黏

质沙雷菌 HBQT共培养的金黄色葡萄球菌和单核增生李斯

特氏菌的数量明显低于未经处理的空白组, 说明黏质沙雷

菌 HBQT具有抑制金黄色葡萄球菌和单核增生李斯特氏菌

生长的能力相。其中对金黄色葡萄球菌的抑制率为 75%, 
对单核增生李斯特氏菌的抑制率高达 95%, 展示了其在生

物生态位争斗中强大的竞争力。同时对基因组数据进行分

析表明黏质沙雷菌 HBQT 存在 VI 型分泌系统(T6SS), T6SS
类似于一个“分子纳米枪”, 是许多革兰氏阴性菌用来向其

他细菌或真核宿主细胞注射毒性效应物的装置, 能够向竞

争细菌注射多种毒素, 导致目标细胞膜破裂、细菌胞壁降解

或代谢中断而死亡, 其中黏质沙雷菌HBQT的TssB和TssC共

同构成了 T6SS 的收缩鞘, TssG 和 TssF 是基底膜复合物的关键

组成部分, TssK 则是基底膜复合物的“连接器”, 将系统的不同

部分紧密地结合在一起[24–25], 其具体的组装图如图 4 所示。 

 

 

 
图 2  黏质沙雷菌 HBQT 病原与宿主互作数据库注释结果 

Fig.2  Annotation results of the pathogen-host interaction database 
of the Serratia marcescens HBQT 

 

 

 
图 3  黏质沙雷菌 HBQT 细菌膜转运蛋白数据库注释结果 

Fig.3  Annotation results of the bacterial membrane transporter 
protein database of the Serratia marcescens HBQT 



第 7 期 张伊动, 等: 黏质沙雷菌 HBQT 的生物信息挖掘及其特性分析 87 
 
 
 
 
 

2.5  黏质沙雷菌 HBQT 的促进豆芽生长能力 

以绿豆芽为模式生物, 以绿豆芽长度为生长指标, 对
绿豆芽进行喷洒处理, 对比空白对照组观察黏质沙雷菌

HBQT 对植物生长的影响。如图 5 所示, 其中 5(a)为黏质

沙雷菌 HBQT 处理组的绿豆芽, 5(b)为空白组, 未经处理的

空白组绿豆芽平均长度为 12.70 cm, 而经黏质沙雷菌

HBQT 处理的实验组平均长度为 22.37 cm, 分析结果表明

黏质沙雷菌 HBQT 对绿豆芽的生长极显著的促进作用。结

合 2.4 的结果, 两者展示了黏质沙雷菌 HBQT 作为微生物

菌剂在生物防治和植物促生方面的应用潜力。 

2.6  黏质沙雷菌 HBQT 亚硒酸盐胁迫后的药敏变化  
利用 VITEK® 2 COMPACT 对高浓度亚硒酸钠处理前

后的药物敏感情况进行检测, 得到抗菌剂头孢他啶、头孢吡

肟、安曲南、美罗培南、阿米卡星、妥布霉素、环丙沙星、

左氧氟沙星、强力霉素、米诺环素、替加环素、复方新诺明

的 MIC, 值得注意的是如表 3 和表 4 所示, 经亚硒酸盐处理后

黏质沙雷菌 HBQT 对头孢他啶的敏感程度发生了明显变化, 
MIC 由 0.25 变为了大于等于 64.00, 由敏感变为耐药。说明亚

硒酸盐的胁迫迫使黏质沙雷菌HBQT的耐药表型发生变化, 提
升了黏质沙雷菌 HBQT 对头孢他啶的耐受性。如图 6 所示, 分 

 

 
 

注: (a)和(b)黏质沙雷菌 HBQT 处理前后单核增生李斯特氏菌、金黄色葡萄球菌在选择性培养基的生长情况, A 为未经处理的空白组; B
为黏质沙雷菌 HBQT 处理组; (c)黏质沙雷菌 HBQT 处理前后目标稀释 108 后的菌落数量, 与空白组比较, ***表示具有极显著差异, 

P<0.001, 下同; (d)黏质沙雷菌 HBQT VI 型分泌系统组装图。 
图 4  黏质沙雷菌 HBQT 细菌抑制结果图及 VI 型分泌系统组装图 

Fig.4  Inhibition result diagram of the Serratia marcescens HBQT bacteria and the assembly diagram of the type VI secretion system 
 

 
 

注: (a)黏质沙雷菌 HBQT 喷洒处理的绿豆芽生长图; (b)未经处理的空白组绿豆芽生长图; (c)对比分析黏质沙雷菌 HBQT 喷洒处理前后实

验组对照组的绿豆芽长度。 
图 5  黏质沙雷菌 HBQT 的绿豆芽生长实验结果图 

Fig.5  Growth experiment result graph of Serratia marcescens HBQT on bean sprouts 
 

表 3  黏质沙雷菌 HBQT 的药敏分析结果 
Table 3  Drug sensitivity analysis results of Serratia marcescens HBQT 

抗生素 MIC/(mg/L) 结论 抗生素 MIC/(mg/L) 结论 
头孢他啶 0.25 敏感 妥布霉素 8.00 中介 
头孢吡肟 ≤0.12 敏感 环丙沙星 ≤0.25 敏感 
安曲南 ≤1.00 敏感 左氧氟沙星 ≤0.12 敏感 

美罗培南 ≤0.25 敏感 强力霉素 4.00 敏感 
阿米卡星 8.00 敏感 米诺环素 4.00 敏感 

复方新诺明 ≤20.00 敏感 替加环素 1.00 敏感 
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表 4  经亚硒酸盐处理的黏质沙雷菌 HBQT 的药敏分析结果 
Table 4  Drug sensitivity analysis results of Serratia marcescens HBQT after selenite treatment 

抗生素 MIC/(mg/L) 结论 抗生素 MIC/(mg/L) 结论 
头孢他啶 ≥64.00 耐药 妥布霉素 8.00 中介 
头孢吡肟 ≤0.12 敏感 环丙沙星 ≤0.25 敏感 
安曲南 ≤1.00 敏感 左氧氟沙星 ≤0.12 敏感 

美罗培南 4.00 敏感 强力霉素 4.00 敏感 
阿米卡星 8.00 敏感 米诺环素 8.00 中介 

复方新诺明 ≤20.00 敏感 替加环素 2.00 敏感 
 

析转录组数据发现, AcrZ 家族多药外排泵相关蛋白编码基

因 gene_004454 在转录水平上均极显著上调, 说明亚硒酸

盐的胁迫极有可能激活 AcrZ 家族多药外排泵, 以增强对

头孢他啶的耐受能力。 
 

 
 

注: FPKM 为每百万个比对片段中每千碱基转录本上的片段数。  
图 6  黏质沙雷菌 HBQT 亚硒酸盐处理前后转录水平对比 

Fig.6  Comparison of transcriptional levels of Serratia marcescens 
HBQT before and after selenite treatment 

 

2.7  黏质沙雷菌 HBQT 亚硒酸盐胁迫后的生物膜形

成变化  

细菌生物膜是由微生物群体及其分泌的胞外聚合物

构成的复杂结构, 细菌的抗氧化机制直接参与生物膜的维

持[26]。由 2.2 分析可知黏质沙雷菌 HBQT 能高效利用硫源

且具有高丰度的原发性主动转运蛋白, 而硫源和原发性主

动转运蛋白与生物膜的形成、维持及功能中发挥核心作用
[27–28], 可以推测黏质沙雷菌 HBQT 在面对亚硒酸盐胁迫的

情况下生物膜表型会发生明显变化。经实验验证, 结果如

图 7 所示, 经亚硒酸钠处理的黏质沙雷菌 HBQT 的生物膜

形 成 能 力 极 显 著 高 于 未 经 亚 硒 酸 盐 处 理 的 对 照 组

(P<0.001), 说明经亚硒酸钠胁迫后黏质沙雷菌 HBQT 的生

物膜形成能力得到加强, 可以推测在经亚硒酸盐处理后, 
黏质沙雷菌 HBQT可能在氧化应激的环境下调控自身硫代

谢和原发性主动运输蛋白相关基因, 增强其形成生物膜的

能力, 保护内部细菌受损伤。 

2.8  黏质沙雷菌 HBQT 亚硒酸盐胁迫后的总抗氧化

力变化  

细菌生物膜的形成与细菌抗氧化能力息息相关[26], 细
菌的总抗氧化力的测量是评估细菌细胞对抗氧化应激能力

的重要方法, 用于研究细菌的抗氧化防御机制[29–30]。基于

2,2’- 联 氮 - 双 (3- 乙 基 苯 并 噻 唑 啉 -6- 磺 酸 ) 
[2,2’-azino-bis(3-ethylbenzothiazoline-6-sulfonic acid), ABTS]
阳离子自由基清除能力的总抗氧化能力测定法, 利用细菌

T-AOC 测定试剂盒, 对比 3 mmol/L 亚硒酸钠处理前后黏质

沙雷氏菌 HBQT 的总氧化力变化, 结果如图 8 所示, 黏质

沙雷菌 HBQT 在接种至含亚硒酸钠的 LB 肉汤中培养 24 h
后, 其 T-AOC 显著高于未经亚硒酸钠处理的对照组, 验证

了黏质沙雷菌 HBQT 在亚硒酸盐的环境下抗氧化能力的增

强。结合转录组数据分析, 如图 6 所示, 经亚硒酸盐处理后, 
编码硫氧还原系统的 trxA 基因表达上调, 硫氧还蛋白是一

类小分子还原蛋白, 参与 DNA 合成、作为电子供体用于还

原核糖核苷酸, 并修复被氧化的蛋白质。硫氧还蛋白还原

酶负责使其再生, 这个系统是抗氧化防御的核心, 从而进

一步佐证了黏质沙雷菌 HBQT在亚硒酸盐的胁迫下会激发

抗氧化防御, 提高抗氧化能力。 
 

 
 

注: (a)亚硒酸盐处理前后黏质沙雷菌的生物膜结晶紫染色对比图; (b)对比分析亚硒酸盐处理前后的生物膜含量变化。 
图 7  黏质沙雷菌 HBQT 亚硒酸盐处理前后生物膜含量对比图 

Fig.7  Comparison of biofilm content of Serratia marcescens HBQT before and after selenite treatment 
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图 8  黏质沙雷菌 HBQT 亚硒酸盐处理前后 T-AOC 对比 
Fig.8  Comparison of T-AOC of Serratia marcescens HBQT before 

and after selenite treatment 
 

3  讨论与结论 

本研究对分离自恩施富硒区土壤的黏质沙雷菌

HBQT 进行了系统研究。结果表明, 该菌株具有极强的亚

硒酸盐转化能力, 48 h 内对 3 mmol/L 亚硒酸钠的转化率超

过 99%, 展现了其在硒污染修复和有机硒生产方面的巨大

潜力。全基因组分析发现 HBQT 含有丰富的次级代谢基因

簇、VI 型分泌系统(T6SS)和高丰度的膜转运蛋白, 这与其

强大的环境适应能力密切相关。功能验证实验表明黏质沙

雷菌 HBQT 兼具良好的生物防治和植物促生功能。在亚硒

酸盐胁迫响应方面, 研究发现 HBQT 表现出复杂的适应性

机制。经 3 mmol/L 亚硒酸钠处理后, 菌株对头孢他啶的敏

感性由敏感转为耐药, 转录组分析显示 AcrZ 家族多药外

排泵相关基因显著上调 , 提示这可能是一种主动防御机

制。同时, 胁迫处理极显著增强了菌株的生物膜形成能力

和总抗氧化力, 硫氧还蛋白系统基因表达上调, 表明其抗

氧化防御系统被有效激活。 
与已有研究相比[4,11–12,23], 本研究的创新性在于系统

揭示了黏质沙雷菌在硒胁迫下药敏性、生物膜形成和抗氧

化能力三者间的关联性变化, 并通过多组学数据初步阐明

了其分子机制。研究还首次报道了该菌株同时具备高效硒

转化、显著抑菌和促生等多重功能特性。 
在实际应用方面, 黏质沙雷菌 HBQT 可作为多功能

微生物菌剂用于富硒农产品生产、土壤硒污染修复和绿色

农业实践。本研究的主要局限在于尚未完全解析硒纳米颗

粒的合成途径, 耐药性变化, 生物膜变化的确切机制有待

发掘证, 且缺乏田间试验数据。建议后续研究重点包括: 
深入阐明硒代谢通路的关键酶及其调控机制; 通过蛋白质

组学全面揭示胁迫应答网络; 开展田间试验评估实际应用

效果; 探索其在医药或饲料添加剂等领域的应用潜力。 
综上所述, 黏质沙雷菌 HBQT 是一株具有重要开发

价值的多功能菌株, 其在硒生物转化、生物防治和植物促

生方面的优异特性为富硒微生物产品的开发提供了优质资

源和理论基础。 
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