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摘　 要　 微生物修复方法因其环境友好和高效性而得到广泛应用。 自然条件下多数微生物处于难培养或活

的非可培养（Ｖｉａｂｌｅ ｂｕｔ Ｎｏｎ⁃ｃｕｌｔｕｒａｂｌｅ，ＶＢＮＣ）状态，仅约 １％的微生物可被纯培养。 复苏促进因子（Ｒｅｓｕｓｃｉｔａ⁃
ｔｉｏｎ ｐｒｏｍｏｔｉｎｇ ｆａｃｔｏｒ，Ｒｐｆ）作为一种细菌产生的细胞活性因子，能促进 ＶＢＮＣ 状态细菌的复苏，将其转变为可培

养状态。 本文综述了细菌 ＶＢＮＣ 状态的产生机理、Ｒｐｆ 蛋白的功能及生物学活性，展望了 Ｒｐｆ 在环境修复中的

应用及所面临的难题，为微生物修复技术的发展提供新的思路。
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　 　 微生物修复是一项经济有效且环境友好的

环境修复技术，该技术通过利用微生物的代谢活

动改善和修复受污染或损害的环境［１］ 。 这种方

法可以有效地处理各种污染物，包括石油烃

类［２］ 、重金属［３］ 、农药［４］ 和其他有机污染物［５］ 。
例如在污水处理领域常用的活性污泥法和生物

膜法，以及有机固废处理领域中的堆肥等工艺，
其核心技术均为微生物修复。 微生物修复技术

的关键在于选择适用于不同污染环境的高效降

解微生物，因此寻找具有高效污染物降解能力的

菌株成为当前研究的焦点。 自然界存在着丰富

的微生物资源，传统的微生物分离方法只能获取
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微生物总量中很小的一部分，约占 １％左右［６］ ，目
前被有效描述的古细菌和细菌物种约 １４ ０００
种，其分布在 ３ ５００ 个属和 ３８ 个门中［７］ 。 在这

些物种中，约 ９７％ 属于四个细菌门，包括拟杆菌

门（ Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）、变形菌门 （ Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄｏｔａ）、
厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）和放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｏ⁃
ｔａ） ［８］ ，根据 １６Ｓ ｒＤＮＡ 基因序列数据推算的古菌

和细菌的总物种数约为 ４００ ０００ 个，包括大约

６０ ０００个属［９］，然而地球上古菌和细菌物种的实

际数量估计可能比这个数字高几个数量级［１０］，其
中绝大部分微生物处于难培养或者不可培养状

态。 １９８２ 年，Ｘｕ 等［１１］ 通过对海洋和河口环境中

的霍乱弧菌（Ｖｉｂｒｉｏ ｃｈｏｌｅｒａｅ）进行研究，首次提出

了活 的 非 可 培 养 （ Ｖｉａｂｌｅ ｂｕｔ Ｎｏｎ⁃ｃｕｌｔｕｒａｂｌｅ，
ＶＢＮＣ）状态概念，即当细菌处于低温、低营养、低
盐等不利生存条件下时，会进入一种能够继续存

活但无法通过传统培养方法培养的状态。 这些数

量庞大的处于难以培养或不可培养状态的细菌在

环境保护、生物资源开发等领域具有巨大的应用

潜力。 复苏促进因子（Ｒｅｓｕｓｃｉｔａｔｉｏｎ ｐｒｏｍｏｔｉｎｇ ｆａｃ⁃
ｔｏｒ，Ｒｐｆ）最初是在藤黄微球菌（Ｍｉｃｒｏｃｏｃｃｕｓ ｌｕｔｅｕｓ）
培养液中发现的，它能够复苏处于 ＶＢＮＣ 状态的

细菌，并促进菌体正常生长［１２］。 目前关于 Ｒｐｆ 的
应用主要集中在藤黄微球菌 Ｒｐｆ 和红平红球菌

（Ｒｈｏｄｏｃｏｃｃｕｓ ｅｒｙｔｈｒｏｐｏｌｉｓ）Ｒｐｆ 上。 研究表明［１３⁃１５］，
通过在多氯联苯污染土壤中加入含 Ｒｐｆ 的藤黄微

球菌培养液的上清液，不仅能显著提高多氯联苯

降解效率、促进细胞生长，还可以从处理过的土壤

中分离出假单胞菌（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ｓｐ．） ＨＲ１、无色

杆菌 （ Ａｃｈｒｏｍｏｂａｃｔｅｒ ｓｐ．） ＨＲ２、念珠菌 （ Ｃａｎｄｉｄａ
ｓｐ．）ＬＮ１ 等多种降解细菌，丰富了土壤细菌多样

性和微生物降解菌种资源库。 Ｌｕｏ 等［１６］纯化了红

平红球菌 ＫＢ１ 中的 Ｒｐｆ 家族蛋白，进一步验证了

这些蛋白对细菌生长和复苏过程的重要影响。 Ｆｕ
等［１７］研究表明，Ｒｐｆ 蛋白对红平红球菌 ＫＢ１ 的生

长具有显著的促进作用，能够明显缩短该菌株进

入对数生长期所需的时间，加入 １０ ｎｍｏｌ 和 １００
ｎｍｏｌ 重组 Ｒｐｆ１ 蛋白，菌株 ＫＢ１ 在 ４８ ｈ 内生长能

力分别增加 ３０１．７０％和 ３８２．２８％。 在石油污染土

壤中，添加 Ｒｐｆ１ 蛋白也能够显著增加可培养微生

物的种类和数量，在富集培养基中添加 ０．４０％（体
积分数）的重组 Ｒｐｆ１ 和 Ｒｐｆ２ 使可培养菌的种类

在属水平上相比空白对照组分别增加了 ３６．５９％
和 ６８．２９％，为土壤生态系统的恢复提供了有力

的支持［１８⁃１９］ 。 通过添加 Ｒｐｆ 蛋白还成功分离出

多株高效石油降解细菌， 其降解细菌对原油的

降解率超过了 ３０．００％。 这些发现强调了 Ｒｐｆ 家
族蛋白在微生物生态学和环境修复中的重要作

用。 鉴于 Ｒｐｆ 在环境微生物修复中具有巨大的

应用潜力和价值，本文重点综述 Ｒｐｆ 的作用机制

及其在环境修复中的关键作用。

１　 ＶＢＮＣ 状态细菌

ＶＢＮＣ 状态是一种微生物培养中普遍存在的

现象，其在大肠埃希菌（Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ｃｏｌｉ）和霍乱弧

菌中被首次发现以来，ＶＢＮＣ 状态被广泛用于描

述微生物在面对压力环境时的生存策略 （图

１） ［２０⁃２２］。 在 ＶＢＮＣ 状态下，细菌不能在实验室配

制的标准培养基上生长，但仍保留其代谢功能和

基因表达，同时细胞膜保持完整，但其形态会发生

较大改变（图 ２） ［２３⁃２５］。 ＶＢＮＣ 状态的细菌保留了

恢复到活跃代谢状态的潜力，只需适当的环境条

件和外部刺激即可复苏。 理解 ＶＢＮＣ 状态对研究

微生物在环境中的适应性、生存机制以及高效降

解微生物的筛选和应用具有重要的科学价值［２６］。

图 １　 环境中细菌 ＶＢＮＣ 状态形成示意图［２２］

Ｆｉｇ．１　 Ｓｃｈｅｍａｔｉｃ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ＶＢＮＣ

ｓｔａｔｅ ｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ［２２］

　 　 现有研究表明，超过 １００ 种细菌能进入 ＶＢＮＣ
状态， 常见的有弧菌属 （ Ｖｉｂｒｉｏ）、 假单胞菌属

（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）、柠檬酸杆菌属（Ｃｉｔｒｏｂａｃｔｅｒ）等，此
外，一些真菌和古细菌也能进入此状态［２７］。 能够

进入 ＶＢＮＣ 状态的大多为革兰阴性细菌，例如创

伤弧 菌 （ Ｖｉｂｒｉｏ ｖｕｌｎｉｆｉｃｕｓ ）、 弗 氏 柠 檬 酸 杆 菌
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（Ｃｉｔｒｏｂａｃｔｅｒ ｆｒｅｕｎｄｉｉ）、爱德华菌（Ｅｄｗａｒｄｓｉｅｌｌａ ｔａｒ⁃
ｄａ）、苍白杆菌（Ｏｃｈｒｏｂａｃｔｒｕｍ ｓｐ．） ［２８］ 等。 关于进

入 ＶＢＮＣ 状态的革兰阳性细菌的研究相对有限，

目前已知的报道主要包括嗜联苯红球菌（Ｒｈｏｄｏ⁃
ｃｏｃｃｕｓ ｂｉｐｈｅｎｙｌｉｖｏｒａｎｓ ） ［２９］ 和 金 黄 色 葡 萄 球 菌

（Ｓｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ ａｕｒｅｕｓ） ［３０］等。

图 ２　 不同状态红平红球菌 ＫＢ１ 细胞电镜观察［２５］

Ｆｉｇ．２　 Ｅｌｅｃｔｒｏｎ ｍｉｃｒｏｓｃｏｐｅ ｏｂｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｏｆ Ｒｈｏｄｏｃｏｃｃｕｓ ｅｒｙｔｈｒｏｐｏｌｉｓ ＫＢ１ ｃｅｌｌｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔａｔｅ［２５］

正常细胞状态为对数生长期的 ＫＢ１；ＶＢＮＣ 状态为 ２．５％（体积分数）苯诱导 １８ ｈ 后进入 ＶＢＮＣ 状态的 ＫＢ１
Ｔｈｅ ｎｏｒｍａｌ ｓｔａｔｅ ｉｓ ＫＢ１ ｉｎ ｔｈｅ ｌｏｇａｒｉｔｈｍｉｃ ｇｒｏｗｔｈ ｐｈａｓｅ； Ｔｈｅ ＶＢＮＣ ｓｔａｔｅ ｉｓ ＫＢ１ ｔｈａｔ ｅｎｔｅｒｓ ｔｈｅ ＶＢＮＣ ｓｔａｔｅ ａｆｔｅｒ ｉｎｄｕｃｔｉｏｎ ｗｉｔｈ
２．５％（ｖ ／ ｖ） ｂｅｎｚｅｎｅ ｆｏｒ １８ ｈｏｕｒｓ

　 　 细菌进入 ＶＢＮＣ 状态可能受到物理、化学和生

物环境等多种因素的影响。 物理因素包括高温、低
温、高盐、低盐（渗透胁迫）、极端 ｐＨ 值、日照、辐
射、干燥、脉冲电场和高压等。 化学因素则涉及营

养缺乏、抗生素压力、食品防腐剂、消毒剂、亚硝酸

盐、重金属、有机污染物和其他有毒化合物的接触，
以上各种因素均可能促使细菌从正常生长状态转

变为 ＶＢＮＣ 状态［３１］。 生物因素也可能促使细菌进

入 ＶＢＮＣ 状态。 例如，研究发现棘形棘阿米巴虫

（Ａｃａｎｔｈａｍｏｅｂａ ｃａｓｔｅｌｌａｎｉｉ）能够诱导嗜水气单胞菌

（Ａｅｒｏｍｏｎａｓ ｈｙｄｒｏｐｈｉｌａ）进入 ＶＢＮＣ 状态［３２］。

２　 复苏促进因子（Ｒｐｆ）
Ｒｐｆ 首次发现于藤黄微球菌培养液的上清液

中，随后在结核分枝杆菌（Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｔｕｂｅｒｃｕｌｏ⁃
ｓｉｓ） ［３３］、 天 蓝 色 链 霉 菌 （ Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ ｃｏｅｌｉｃｏｌ⁃
ｏｒ） ［３４］、红平红球菌、谷氨酸棒状杆菌（Ｃｏｒｙｎｅｂａｃ⁃
ｔｅｒｉｕｍ ｇｌｕｔａｍｉｃｕｍ） ［３５］ 等细菌中均有发现。 藤黄

微球菌 Ｒｐｆ 蛋白包含了 ２２０ 个氨基酸残基，其 Ｎ
端的保守结构域由 ７５ 个残基组成，是具有溶菌酶

活性的关键部分，而其 Ｃ 端由 １０９ 个氨基酸残基

组成可变区，其中包括 ＬｙｓＭ 结构域，其可变区通

过较短的连接区与细胞壁肽聚糖连接在一起。
Ｎｉｋｉｔｕｓｈｋｉｎ 等［３６］ 研究表明，保守的 Ｒｐｆ 结构域在

藤黄微球菌 Ｒｐｆ 蛋白促生长和促复苏过程中起着

重要的作用，而单独的 Ｒｐｆ 保守域具有与完整

Ｒｐｆ 相一致的生物学活性。
２．１　 Ｒｐｆ 家族蛋白及其生物学特性

Ｒｐｆ 家族蛋白广泛分布于放线菌门的细菌

中，如分枝杆菌属（Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、诺卡氏菌属

（Ｎｏｃａｒｄｉａ）、微球菌属 （Ｍｉｃｒｏｃｏｃｃｕｓ）、红球菌属

（Ｒｈｏｄｏｃｏｃｃｕｓ）等。 结核分枝杆菌中含有 ５ 个藤黄

微球菌 Ｒｐｆ 蛋白的同源基因，其分别编码 ＲｐｆＡ、
ＲｐｆＢ、ＲｐｆＣ、ＲｐｆＤ 和 ＲｐｆＥ 五种蛋白［３７］。 ＲｐｆＢ 蛋

白在结核分枝杆菌中扮演着至关重要的角色，它
是唯一的结核分枝杆菌必需的 Ｒｐｆ 蛋白。 这个蛋

白质的 Ｃ⁃末端包含了一系列功能性结构域，其中

包括一个由 ７０ 个氨基酸残基构成的保守 Ｒｐｆ 结
构域、一个 Ｇ５ 结构域，以及三个 ＤＵＦ３４８ 结构域

（图 ３）。 对结核分枝杆菌 ＲｐｆＢ 蛋白的结构研究

揭示其 ＤＵＦ３４８ 结构域具有类似泛素的折叠结

构，这些 ＤＵＦ３４８ 结构域与 Ｇ５ 结构域间的紧密相
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互作用表明它们在蛋白质的功能中发挥着关键作

用［３８］。 Ｈｅｔｔ 等［３９］ 研究表明，结核分枝杆菌的

ＲｐｆＢ 蛋白并非独立起作用，而是与 Ｒｐｆ 相互作用

蛋白（ＲｉｐＡ）形成复合物。 其中 ＲｐｆＢ 负责裂解细

胞壁肽聚糖的糖苷键，而 ＲｉｐＡ 作为一种内肽酶

负责裂解肽聚糖的交联键，这两种蛋白质之间的

相互作用促进了对细胞壁肽聚糖的协同水解。
Ｓｅｘｔｏｎ 等［４０］研究表明，Ｒｐｆ 能裂解 Ｎ⁃乙酰胞壁酸

和 Ｎ⁃乙酰葡糖胺之间的糖苷键，在肽聚糖合成及

１，６⁃脱水⁃Ｎ⁃乙酰胞壁酸的形成过程中发挥重要

作用。

图 ３　 红平红球菌 ＫＢ１ 的 Ｒｐｆ２ 蛋白三级结构模拟图

Ｆｉｇ．３　 Ｓｉｍｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｔｅｒｔｉａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ
Ｒｈｏｄｏｃｏｃｃｕｓ ｅｒｙｔｈｒｏｐｏｌｉｓ ＫＢ１Ｒｐｆ２ ｐｒｏｔｅｉｎ

　 　 Ｒｐｆ 蛋白的细胞复苏功能与其溶菌酶活性

密切相关。 当谷氨酰胺或丙氨酸替换红平红球

菌 Ｒｐｆ１ 中的谷氨酸活性位点 Ｇｌｕ５４ 时，其溶菌

酶活性及复苏功能均有所减弱。 当此位点被赖

氨酸取代时，其溶菌酶活性完全丧失，且不能复

苏 ＶＢＮＣ 状态的细胞。 相似结果也在藤黄微球

菌中观察到，其中赖氨酸和丙氨酸的替换导致

溶菌酶活性基本丧失，这进一步证实了 Ｒｐｆ 蛋白

的 溶 菌 酶 活 性 对 于 细 胞 复 苏 过 程 的 重 要

性［１６，４１］ ，推测 Ｒｐｆ 可能是通过其溶菌酶活性裂

解细胞壁肽聚糖释放某些小分子产物作为信号

分子，从而刺激细菌复苏。 谷氨酸棒杆菌包含

两个 ｒｐｆ 家族基因，分别命名为 ｒｐｆ１ 和 ｒｐｆ２。 当

这两个基因中的一个发生突变时，细胞的生长

通常不受明显影响，当双基因同时发生突变时，
菌株的生长速度显著减慢，导致休眠状态的细

胞无法复苏并生长。 将野生型、过表达 ｒｐｆ１ 或

ｒｐｆ２ 基因的谷氨酸棒杆菌对数生长期培养液的

上清液加入到野生型和 ｒｐｆ 单基因突变的谷氨

酸棒杆菌培养液的上清液中，可以显著缩短其

进入对数生长期时间［４２］ 。 Ｊｕｎｇｗｉｒｔｈ 等［３５］ 研究

表明，谷氨酸棒杆菌 ｒｐｆ２ 基因的表达分别受调

节子 ＧｌｘＲ、ＲａｍＡ 以及 ＲａｍＢ 三重转录调控。
２．２　 Ｒｐｆ 结构域及其附属结构域功能

Ｒｐｆ 家族蛋白除了包含保守的 Ｒｐｆ 结构域

外，还具备多种其他附属结构域，例如 ＬｙｓＭ、
ＬｙｔＭ、ＤＵＦ３４８ 和 Ｇ５ 结构域（图 ４）。 目前许多附

属结构域的功能还未经实验验证，而已通过实验

验证的结构域包括天蓝色链霉菌中 ＲｐｆＡ 的 ＬｙｓＭ
结构域和 ＲｐｆＤ 的 ＬｙｔＭ 结构域，这些结构域影响

着 Ｒｐｆ 蛋白的溶菌酶活性。 例如，当 ＲｐｆＡ 缺失

ＬｙｓＭ 结构域时，其溶菌酶活性降至原蛋白的

７０％，而 ＲｐｆＤ 中 ＬｙｓＭ 和 ＬｙｔＭ 双缺失后，溶菌酶

活性仅为原蛋白的 ３０％，表明这些结构域可能通

过影响蛋白与肽聚糖的结合能力来调节溶菌酶活

性［４０］。 我们观察到 ＫＢ１ 的 Ｒｐｆ２ 蛋白中 ＤＵＦ３４８
结构域缺失会减弱其溶菌酶活性，且活性降低程

度与缺失的 ＤＵＦ３４８ 结构域数量成正比。 其他多

个结构域的功能仍需进一步深入研究。
２．３　 Ｒｐｆ 可能的同系物裂解转糖基酶

裂解转糖基酶（Ｌｙｔｉｃ Ｔｒａｎｓｇｌｙｃｏｓｙｌａｓｅ，ＬＴ）是
一类糖苷酶，在不涉及糖原水解的情况下，能够

裂解细菌细胞壁中肽聚糖结构，从而参与细菌细

胞壁的形成和裂解过程。 裂解转糖基酶在细胞

壁回收和细胞壁抗生素检测的关键连接点发挥

着关键作用。 尽管它们的结构使其成为糖苷水

解酶超家族的成员，但裂解转糖基酶的催化反应

实际上是非水解性的。 裂解转糖基酶的反应通

过 Ｎ⁃乙酰基⁃Ｎ⁃乙酰⁃β⁃Ｄ⁃胞壁糖基 （ １，６⁃脱水⁃
ＭＵＲＮＡｃ）的分子内环化，在 ＮＡＭ⁃ＮＡＧ 糖苷键

上裂解肽聚糖的多糖（图 ５） ［４３］ 。 这种转化是 ＬＴ
催化的标志，而 Ｒｐｆ 与 ＬＴ 具有相同的 Ｇｌｕ 催化

活性位点（图 ６），在肽聚糖裂解中发挥相似的切

割作用。 但是大肠埃希菌中 ｓｌｔ７０ 蛋白的 Ｇｌｕ 催

化活性位点为绝对保守，如将其替代，其酶活性

将完全消失，而在 Ｒｐｆ 中将其取代后，酶活性虽

然大幅降低，但仍然保持部分酶活性及促生长和

促复苏能力。
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图 ４　 部分 Ｒｐｆ 家族蛋白结构域示意图

Ｆｉｇ．４　 Ｉｌｌｕｓｔｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｄｏｍａｉｎｓ ｉｎ ｓｅｌｅｃｔｅｄ Ｒｐｆ ｆａｍｉｌｙ ｐｒｏｔｅｉｎｓ

图 ５　 裂解转糖基酶作用机制

Ｆｉｇ．５　 Ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｏｆ ａｃｔｉｏｎ ｏｆ ｌｙｔｉｃ ｔｒａｎｓｇｌｙｃｏｓｙｌａｓｅ

图 ６　 Ｒｐｆ 与 ＳＬＴ 结构域序列比对

Ｆｉｇ．６　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｏｆ Ｒｐｆ ａｎｄ ＳＬＴ ｄｏｍａｉｎｓ
ＳＬＴ 结构域序列选自大肠埃希菌的 ｓｌｔ７０ 蛋白；Ｒｐｆ 结构域序列选自红平红球菌 ＫＢ１ 的 Ｒｐｆ１ 蛋白

ＳＬＴ ｄｏｍａｉｎ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｉｓ ｓｅｌｅｃｔｅｄ ｆｒｏｍ Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ｃｏｌｉ ｓｌｔ７０ ｐｒｏｔｅｉｎ； Ｒｐｆ ｄｏｍａｉｎ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｉｓ ｓｅｌｅｃｔｅｄ ｆｒｏｍ Ｒｈｏｄｏｃｏｃｃｕｓ ｅｒｙｔｈｒｏｐｏｌｉｓ
ＫＢ１ Ｒｐｆ１ ｐｒｏｔｅｉｎ

　 　 在革兰阴性菌中，含有 １，６⁃脱水 ＭｕｒＮＡｃ 的胞

肽是从周质通过跨膜蛋白 ＡＭＰＧ 进入细胞质［４４］，
这些胞肽在细胞质中被降解，降解产物用于 Ｌｉｐｉｄ
ＩＩ 的生物合成。 在细胞质中组装的 Ｌｉｐｉｄ ＩＩ 被传递

到周质，用于肽聚糖的从头合成［４５⁃４６］。 肽聚糖的

合成、重塑和降解之间的完美平衡维持了细胞壁的

完整性（图 ７） ［４３］。 革兰阳性菌的细胞壁与革兰阴

性菌的细胞壁有显著的区别。 尽管革兰阳性菌和

革兰阴性菌的肽聚糖在结构和化学成分上非常相

似，但革兰阳性菌细胞壁的多层外骨架更为厚实。
此外，其他聚合物结构（尤其是脂磷壁酸、壁磷壁

酸和荚膜多糖的聚合物结构）通过共价连接与革

兰阳性菌细胞壁相结合。 例如，革兰阳性枯草芽孢

杆菌具有一个染色体编码的六个基因簇，与细胞壁

循环有关［４７］。 然而，这些基因编码的蛋白质中却

没有裂解转糖基酶。 革兰阳性菌的裂解转糖基酶

活性似乎仅限于肽聚糖生物合成过程中的肽聚糖

链大小［４８］，对于革兰阳性芽孢形成菌而言，尽管裂

解转糖基酶对于孢子形成和发芽过程没有影响，
Ｒｐｆ 蛋白却对其具有显著影响［４９］。 目前关于 Ｒｐｆ
与 ＬＴ 关系的研究还相对较少，需要进一步深入研

究其结构和作用机制的异同。
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图 ７　 革兰阴性菌细胞壁再循环示意图［４３］

Ｆｉｇ．７　 Ｐｅｒｉｐｌａｓｍｉｃ ｅｖｅｎｔｓ ｉｎ Ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ ｃｅｌｌ ｗａｌｌ ｒｅｃｙｃｌｉｎｇ［４３］

３　 Ｒｐｆ 在微生物修复环境污染中的
应用

自细菌 ＶＢＮＣ 状态被发现以来，医学和流行

病学领域已经对其进行了深入的研究，包括

ＶＢＮＣ 状态的诱导、形成和复苏机制的研究，并已

将其研究成果应用于医疗和疾病防治等领域［５０］。
随着环境污染问题日益严重，自然环境中超过

９９％的难培养和不可培养微生物已成为生物修复

领域的重要种质资源，具有极大的开发潜力。 在

环境恶化或污染物的压力下，部分细菌通过进入

ＶＢＮＣ 状态来应对这些不利条件。 进入 ＶＢＮＣ 状

态是细菌的自我保护机制，能够在恶劣环境下维

持生存，但其代谢活动极大降低，此时用传统的培

养方法难以分离培养。 当环境条件改善，适合细

菌生长时，这些细菌就可以恢复代谢活性和降解

污染物能力。 Ｒｐｆ 能够促进处于 ＶＢＮＣ 状态细菌

的复苏，复苏的细菌细胞有助于促进污染物降解，
提高修复效率。 因此，利用 Ｒｐｆ 复苏自然界中

ＶＢＮＣ 状态的细菌，并将其应用于污染土壤、河流

和海洋的环境修复等领域，具有广阔的应用前景。
在土壤修复方面，Ｈａｎ 等［５１］ 使用藤黄微球菌

的 Ｒｐｆ 成功复苏了一株降解多氯联苯（ＰＣＢｓ）的

芽孢杆菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｐ．） ＬＳ１，发现该菌株对 ＰＣＢ
１８ 和 ５２ 具有更好的降解能力，且该菌株可以长

期存活在受 ＰＣＢｓ 污染的土壤中，并保持可培养

状态，从而更有效地利用它们进行环境修复。 Ｆｕ
等［１７］研究了红平红球菌 Ｒｐｆ２ 在含油土壤中对可

培养细菌多样性的促进作用，结果表明，纯化的

Ｒｐｆ２ 蛋白具有溶菌酶活性，添加纯化的重组 Ｒｐｆ２
蛋白，利用其促生长和促复苏特性，显著提高了土

著微生物的可培养数量与种类，进而提升了土著

微生物的整体石油降解能力与可培养降解菌的多

样性，最终成功分离出大量高效石油降解菌。 对

ＶＢＮＣ 状态下细菌 ＰＣＢｓ 生物降解能力的研究发

现，通过添加藤黄微球菌 Ｒｐｆ 对嗜联苯红球菌

ＴＧ９Ｔ 菌株进行增殖从而提高 ＰＣＢｓ 降解率。 表

明外源 Ｒｐｆ 可以刺激内源 ｒｐｆ 基因同源的表达，从
而唤醒进入 ＶＢＮＣ 状态的 ＴＧ９Ｔ 菌株，增加细胞

数量并高效表达 ＰＣＢｓ 降解基因，进而有效降解

ＰＣＢｓ［２９］。 因此 Ｒｐｆ 不仅能复苏土壤中 ＶＢＮＣ 状

态细菌，并通过促进微生物生长增强土著微生物

对污染物的降解能力，而且分离出的降解菌对土

壤中污染物的胁迫具有良好的抵抗能力和存活

性，表明 Ｒｐｆ 在污染土壤的生物修复中具有重要

价值。
在水环境修复方面，高盐度和含苯酚污水条

件下，藤黄微球菌 Ｒｐｆ 加速了污泥驯化的启动过

程，并显著提高了耐盐性苯酚降解能力。 高通量

测序显示，Ｒｐｆ 复苏的主要是放线菌门中的棒状
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杆菌属（Ｃｏｒｙｎｅｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、拟杆菌门中的嗜蛋白

菌属（Ｐｒｏｔｅｉｎｉｐｈｉｌｕｍ）和 Ｐｅｔｒｉｍｏｎａｓ，这些关键功能

性菌群有助于在高盐度条件下更好地降解苯

酚［５２］。 Ｓｕ 等［５３］ 发现，在膜生物反应器 （Ｍｅｍ⁃
ｂｒａｎｅ Ｂｉｏ⁃Ｒｅａｃｔｏｒ，ＭＢＲ）中添加 Ｒｐｆ 能够提高有

机污染物去除效率，复苏假单胞菌属的优势菌群，
并且 Ｒｐｆ 对 ＭＢＲ 系统的生物响应性和稳定性都

具有积极的影响。 在水环境修复过程中，Ｒｐｆ 蛋
白能够增强相关功能菌群的活性，提高它们对污

染物的去除效率，并增加处理系统的稳定性，有望

为水环境修复领域提供有效的工具和策略。
目前的研究表明，在受污染的环境中，面对污

染物的胁迫，部分微生物进入 ＶＢＮＣ 状态，进而削

弱土著微生物群的降解能力。 Ｒｐｆ 能够复苏部分

处于 ＶＢＮＣ 状态的微生物，使其恢复代谢和生长。
在适宜条件下，Ｒｐｆ 不仅能促进微生物的代谢重

启，还可能有助于重新建立微生物群的生态平衡，
进而增强环境的自净能力。 在分子生物学层面

上，Ｒｐｆ 的作用机理研究仍然不够充分，未来的研

究需要更深入地探讨 Ｒｐｆ 的分子机制，以便更全

面地理解其在环境修复中的作用方式，为环境保

护和污染物降解提供更多科学依据。

４　 Ｒｐｆ 在环境生物修复中面临的挑战

Ｒｐｆ 在实验室阶段的环境修复中取得了一些

成功，但其实际应用时，原位修复仍然面临诸多挑

战。 环境因素是影响 Ｒｐｆ 在环境微生物修复中应

用的主要因素之一，其中包括 ｐＨ 值、温度、盐度、
营养物质和有害化学物质等［５４］。 这些环境因素

可能会影响 Ｒｐｆ 的活性和稳定性，进而影响其在

实际应用中的效果。 为降低环境因素对 Ｒｐｆ 活性

和稳定性的影响，可采取以下策略：首先，优化环

境条件，如控制 Ｒｐｆ 应用温度和调整 ｐＨ 值，以维

护其功能。 其次，运用蛋白质工程技术（如定点

突变或融合蛋白制造）提高 Ｒｐｆ 的环境稳定性，同
时采用稳定剂或包埋技术有效保护 Ｒｐｆ 不受恶劣

环境条件的影响。 确保其活性和稳定性的核心在

于优化应用策略，包括精确控制局部递送和合理

安排使用时间。 最后，研究 Ｒｐｆ 的特性和环境适

应性，以及开发新的、更稳定的突变体是提升其在

环境修复中应用效果的关键。 综合实施这些措

施，能够有效提升 Ｒｐｆ 在环境修复中的稳定性和

效率。 另一个影响 Ｒｐｆ 在环境微生物修复中应用

的因素是细菌种类。 不同种类的细菌可能对 Ｒｐｆ
的响应不同，其中一些细菌如放线菌门中的诺卡

氏菌属、红球菌属、链霉菌属（Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ）等更容

易受到 Ｒｐｆ 的刺激［５５］，而其他细菌可能需要更高

的 Ｒｐｆ 浓度以获得相同的响应。 因此，在 Ｒｐｆ 应
用于环境微生物修复时，需考虑细菌种类及其对

Ｒｐｆ 的响应。
此外，修复策略也是影响 Ｒｐｆ 在环境微生物

修复中应用的另一个重要因素。 不同的环境和修

复目标可能需要采用不同的修复策略。 选择适当

的修复策略可以最大程度地发挥 Ｒｐｆ 的作用。 因

此，为了确保 Ｒｐｆ 在不同环境修复策略中的有效

性，需要采取一系列综合性措施来应对可能出现

的挑战。 首先，基于特定环境的污染特征和生态

条件（如温度、ｐＨ 值等），合理选择生物修复策

略。 其次，在制定修复计划时，须综合考虑 Ｒｐｆ 的
生物活性需求，并尽可能地调整环境条件以优化

其效果。 此外，将 Ｒｐｆ 与其他生物修复技术相结

合，如微生物共降解和植物修复等，能够发挥协同

作用，增强修复效率。

５　 展　 望

Ｒｐｆ 在环境微生物修复中的应用可以涵盖多

个方面。 首先，结合 ＰｒｏｔｅｉｎＭＰＮＮ 的智能蛋白设

计策略对 Ｒｐｆ 进行序列重构，可定向提升其结构

稳定性与催化性能，从而增强其在不同复杂环境

中的工作效率与适应能力［５６⁃５７］ 。 通过增强 Ｒｐｆ
的热稳定性，可以使其在更多的环境中实现有效

修复，从而扩展其在不同环境中的应用潜力。 其

次，结合定向进化和高通量筛选技术，可以开发

出新的具有更高催化效率的 Ｒｐｆ 突变体。 此外，
通过蛋白质工程改造，如通过蛋白质结构模拟和

改造，可能增强其与其他环境修复相关酶的协同

作用［５８⁃５９］ 。 通过设计 Ｒｐｆ 与特定分解酶结合的

界面，可以在处理复杂污染物时形成高效的酶复

合体。
未来的研究还应探索将 Ｒｐｆ 与微生物群落工

程相结合的可能性，通过定向调控微生物群落中

的功能性微生物比例，来优化整体的环境修复效

率［６０］。 例如通过在微生物修复工程中引入 Ｒｐｆ
和特定的高效降解菌株，可以刺激特定微生物群
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体，从而在石油、重金属等污染场景中实现更加有

效的生物修复。 这些策略不仅能够提高 Ｒｐｆ 在环

境修复中的应用效果，还将推动其在农业、工业以

及城市管理中的广泛应用，如通过改善土壤微生

物活性来促进作物生长，或在城市废水处理中通

过生物降解提高处理效率。
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（４）： ３１３⁃３２３．
［１２］ Ｍｕｋａｍｏｌｏｖａ ＧＶ， Ｋａｐｒｅｌｙａｎｔｓ ＡＳ， Ｙｏｕｎｇ ＤＩ， ｅｔ ａｌ． Ａ ｂａｃｔｅｒｉ⁃

ａｌ ｃｙｔｏｋｉｎｅ［ Ｊ］ ． Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉ⁃
ｅｎｃｅｓ， １９９８， ９５（１５）： ８９１６⁃８９２１．

［１３］ Ｙａｎｇ Ｙ， Ｚｈａｎｇ Ｑ， Ｌｉｎ Ｑ， ｅｔ ａｌ． Ｕｎｖｅｉｌｉｎｇ ｔｈｅ ＰＣＢ ｂｉｏｄｅｇｒａ⁃
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ｏｆ Ｙｅａｓｔ Ｃａｎｄｉｄａ ｓｐ． ｓｔｒａｉｎ ＬＮ１ ｉｎｄｕｃｅｄ ｂｙ ｈｉｇｈ ｐｈｅｎｏｌ ｃｏｎ⁃
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２０１９， ７： ｅ６９５１．
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ｏｆ ｔｈｅ ｏｉｌ⁃ｃｏｎｔａｍｉｎａｔｅｄ ｓｏｉｌｓ［Ｊ］ ． Ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎ Ａｐｐｌｉｅｄ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏ⁃
ｇｙ， ２０２２， ７４（３）： ４６２⁃４６９．

［１８］ Ｗａｎｇ Ｘ， Ｃｈｅｎ Ｊ， Ｗａｎｇ Ｙ， ｅｔ ａｌ． Ｐｒｏｍｏｔｉｎｇ ｒｅｓｕｓｃｉｔａｔｉｏｎ ｏｆ
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ｂａｃｔｅｒｉａ ｆｒｏｍ ｏｉｌ⁃ｃｏｎｔａｍｉｎａｔｅｄ ｓｏｉｌｓ ｗｉｔｈ ｔｈｅ Ｒｐｆ４ ｆｒｏｍ Ｒｈｏｄｏ⁃
ｃｏｃｃｕｓ ｅｒｙｔｈｒｏｐｏｌｉｓ ＫＢ１ ［ Ｊ］ ． Ｇｅｏｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ Ｊｏｕｒｎａｌ， ２０２２，
３９（１０）： ９１６⁃９２４．

［１９］ 付建辉， 陈吉祥， 王永刚， 等． 红平红球菌 ＫＢ１ ｒｅｓｕｓｃｉｔａ⁃
ｔｉｏｎ⁃ｐｒｏｍｏｔｉｎｇ ｆａｃｔｏｒ 促进污染土壤细菌石油降解性能及可

培养细菌多样性［ Ｊ］ ． 基因组学与应用生物学， ２０２２， ４１
（３）： ５６９⁃５７６．

［２０］ Ｚｈｕ Ｌ， Ｓｈｕａｉ Ｘ， Ｘｕ Ｌ， ｅｔ ａｌ． Ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ ｕｎｄｅｒｌｙｉｎｇ ｔｈｅ
ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｃｈｌｏｒｉｎａｔｉｏｎ ａｎｄ ＵＶ ｄｉｓｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ｏｎ ＶＢＮＣ ｓｔａｔｅ Ｅｓｃｈｅ⁃
ｒｉｃｈｉａ ｃｏｌｉ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｆｒｏｍ ｈｏｓｐｉｔａｌ ｗａｓｔｅｗａｔｅｒ［Ｊ］ ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｈａｚ⁃
ａｒｄｏｕｓ Ｍａｔｅｒｉａｌｓ， ２０２２， ４２３： １２７２２８．

［２１］ Ｌｕｏ Ｋ， Ｈｕ Ｘ， Ｌｉ Ｙ， ｅｔ ａｌ． Ｒｅｖｅａｌｉｎｇ ｔｈｅ ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｏｆ ｃｉｔｒａｌ
ｉｎｄｕｃｅｄ ｅｎｔｒｙ ｏｆ Ｖｉｂｒｉｏ ｖｕｌｎｉｆｉｃｕｓ ｉｎｔｏ ｖｉａｂｌｅ ｂｕｔ ｎｏｔ ｃｕｌｔｕｒａｂｌｅ
（ＶＢＮＣ） ｓｔａｔｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｉｃｓ［Ｊ］ ． Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｊｏｕｒ⁃
ｎａｌ ｏｆ Ｆｏｏｄ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０２４， ４１６： １１０６５６．

［２２］ 张硕， 丁林贤， 苏晓梅． 微生物 ＶＢＮＣ 状态形成及复苏机

制［Ｊ］ ． 微生物学报， ２０１８， ５８（８）： １３３１⁃１３３９．
［２３］ Ｐａｚｏｓ⁃Ｒｏｊａｓ ＬＡ， Ｃｕｅｌｌａｒ⁃Ｓáｎｃｈｅｚ Ａ， Ｒｏｍｅｒｏ⁃Ｃｅｒóｎ ＡＬ， ｅｔ ａｌ．

Ｔｈｅ ｖｉａｂｌｅ ｂｕｔ ｎｏｎ⁃ｃｕｌｔｕｒａｂｌｅ （ＶＢＮＣ） ｓｔａｔｅ， ａ ｐｏｏｒｌｙ ｅｘｐｌｏｒｅｄ
ａｓｐｅｃｔ ｏｆ ｂｅｎｅｆｉｃｉａｌ ｂａｃｔｅｒｉａ［ Ｊ］ ． Ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ， ２０２３， １２：
３９．

［２４］ Ｌｉｕ Ｊ， Ｙａｎｇ Ｌ， Ｋｊｅｌｌｅｒｕｐ ＢＶ， ｅｔ ａｌ． Ｖｉａｂｌｅ ｂｕｔ ｎｏｎｃｕｌｔｕｒａｂｌｅ
（ＶＢＮＣ） ｓｔａｔｅ， ａｎ ｕｎｄｅｒｅｓｔｉｍａｔｅｄ ａｎｄ ｃｏｎｔｒｏｖｅｒｓｉａｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
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ｓｕｒｖｉｖａｌ ｓｔｒａｔｅｇｙ［Ｊ］ ． Ｔｒｅｎｄｓ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０２３， ３１（１０）：
１０１３⁃１０２３．

［２５］ 陈诗源， 陈吉祥， 王永刚， 等． 苯诱导石油降解红平红球菌

（Ｒｈｏｄｏｃｏｃｃｕｓ ｅｒｙｔｈｒｏｐｏｌｉｓ）ＫＢ１ 形成 ＶＢＮＣ 状态及复苏特征

研究［Ｊ］ ． 环境工程， ２０２４， ４２（１）： １８４⁃１９０．
［２６］ Ｚｈａｎｇ ＸＨ， Ａｈｍａｄ Ｗ， Ｚｈｕ ＸＹ， ｅｔ ａｌ． Ｖｉａｂｌｅ ｂｕｔ ｎｏｎｃｕｌｔｕｒ⁃

ａｂｌｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｒｅｓｕｓｃｉｔａｔｉｏｎ： Ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｎｇ
ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ ｍａｒｉｎｅ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ［ Ｊ］ ． Ｍａｒｉｎｅ Ｌｉｆｅ Ｓｃｉｅｎｃｅ ＆
Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ， ２０２１， ３（２）： １８９⁃２０３．

［２７］ Ｄｏｎｇ Ｋ， Ｐａｎ Ｈ， Ｙａｎｇ Ｄ， ｅｔ ａｌ． Ｉｎｄｕｃｔｉｏｎ， ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ， ｆｏｒｍａ⁃
ｔｉｏｎ， ａｎｄ ｒｅｓｕｓｃｉｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｖｉａｂｌｅ ｂｕｔ ｎｏｎ⁃ｃｕｌｔｕｒａｂｌｅ ｓｔａｔｅ ｍｉｃｒｏ⁃
ｏｒｇａｎｉｓｍｓ［ Ｊ］ ． Ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ Ｒｅｖｉｅｗｓ ｉｎ Ｆｏｏｄ Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ
Ｆｏｏｄ Ｓａｆｅｔｙ， ２０２０， １９（１）： １４９⁃１８３．

［２８］ 陈飞飞， 陈吉祥， 王永刚， 等． 氧化胁迫诱导苍白杆菌 ＪＰ１
形成 ＶＢＮＣ 状态及其特征［ Ｊ］ ． 微生物学杂志， ２０２３， ４３
（５）： ２１⁃２７．

［２９］ Ｙｅ Ｚ， Ｌｉ Ｈ， Ｊｉａ Ｙ， ｅｔ ａｌ． Ｓｕｐｐｌｅｍｅｎｔｉｎｇ ｒｅｓｕｓｃｉｔａｔｉｏｎ⁃ｐｒｏｍｏ⁃
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［Ｊ］ ． Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｐｏｌｌｕｔｉｏｎ， ２０２０， ２６３： １１４４８８．

［３０］ Ｙａｎｇ Ｄ， Ｊｉａｎｇ Ｚ， Ｍｅｎｇ Ｑ， ｅｔ ａｌ． Ａｎａｌｙｚｉｎｇ ｔｈｅ ｐｒｅｓｓｕｒｅ ｒｅｓｉｓｔ⁃
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ａｕｔｏｃｒｉｎｅ ｇｒｏｗｔｈ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓ： Ａｕｔｏ⁃
ｃｒｉｎｅ ｇｒｏｗｔｈ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓ［Ｊ］ ． Ｍｏｌｅｃｕ⁃
ｌａｒ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２００２， ４６（３）： ６２３⁃６３５．

［３４］ Ｋｗａｎ ＪＭＣ， Ｑｉａｏ Ｙ． Ｍｅｃｈａｎｉｓｔｉｃ ｉｎｓｉｇｈｔｓ ｉｎｔｏ ｔｈｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｏｆ
ｍａｊｏｒ ｆａｍｉｌｉｅｓ ｏｆ ｅｎｚｙｍｅｓ ｉｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｐｅｐｔｉｄｏｇｌｙｃａｎ ａｓｓｅｍｂｌｙ
ａｎｄ ｂｒｅａｋｄｏｗｎ［Ｊ］ ． ＣｈｅｍＢｉｏＣｈｅｍ， ２０２３， ２４（７）： ｅ２０２２００６９３．

［３５］ Ｊｕｎｇｗｉｒｔｈ Ｂ， Ｅｍｅｒ Ｄ， Ｂｒｕｎｅ Ｉ， ｅｔ ａｌ． Ｔｒｉｐｌｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌ
ｃｏｎｔｒｏｌ ｏｆ ｔｈｅ ｒｅｓｕｓｃｉｔａｔｉｏｎ ｐｒｏｍｏｔｉｎｇ ｆａｃｔｏｒ ２ （ ｒｐｆ２） ｇｅｎｅ ｏｆ
Ｃｏｒｙｎｅｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｇｌｕｔａｍｉｃｕｍ ｂｙ ｔｈｅ ｒｅｇｕｌａｔｏｒｓ ｏｆ ａｃｅｔａｔｅ ｍｅｔａｂ⁃
ｏｌｉｓｍ ＲａｍＡ ａｎｄ ＲａｍＢ ａｎｄ ｔｈｅ ｃＡＭＰ⁃ｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ｒｅｇｕｌａｔｏｒ
ＧｌｘＲ： Ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｒｐｆ２ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ［ Ｊ］ ． ＦＥＭＳ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ
Ｌｅｔｔｅｒｓ， ２００８， ２８１（２）： １９０⁃１９７．

［３６］ Ｎｉｋｉｔｕｓｈｋｉｎ ＶＤ， Ｄｅｍｉｎａ ＧＲ， Ｋａｐｒｅｌｙａｎｔｓ ＡＳ． Ｒｐｆ ｐｒｏｔｅｉｎｓ
ａｒｅ ｔｈｅ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｆ ｒｅａｃｔｉｖａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｄｏｒｍａｎｔ ｆｏｒｍｓ ｏｆ ａｃｔｉｎｏｂａｃ⁃
ｔｅｒｉａ［ Ｊ］ ． Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ （ Ｍｏｓｃｏｗ）， ２０１６， ８１ （ １３）： １７１９⁃

１７３４．
［３７］ Ｖｅｒｍａ Ａ， Ｇｈｏｓｈａｌ Ａ， Ｄｗｉｖｅｄｉ ＶＰ， ｅｔ ａｌ． Ｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓ： Ｔｈｅ

ｓｕｃｃｅｓｓ ｔａｌｅ ｏｆ ｌｅｓｓ ｅｘｐｌｏｒｅｄ ｄｏｒｍａｎｔ Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓ
［ Ｊ］ ． Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｃｅｌｌｕｌａｒ ａｎｄ Ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０２２，
１２： １０７９５６９．

［３８］ Ｒｕｇｇｉｅｒｏ Ａ， Ｓｑｕｅｇｌｉａ Ｆ， Ｒｏｍａｎｏ Ｍ， ｅｔ ａｌ． Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｄｙ⁃
ｎａｍｉｃｓ ｏｆ ｔｈｅ ｍｕｌｔｉ⁃ｄｏｍａｉｎ ｒｅｓｕｓｃｉｔａｔｉｏｎ ｐｒｏｍｏｔｉｎｇ ｆａｃｔｏｒ ＲｐｆＢ
ｆｒｏｍ Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓ ［ Ｊ］ ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｂｉｏｍｏｌｅｃｕｌａｒ
Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ Ｄｙｎａｍｉｃｓ， ２０１７， ３５（６）： １３２２⁃１３３０．

［３９］ Ｈｅｔｔ ＥＣ， Ｃｈａｏ ＭＣ， Ｓｔｅｙｎ ＡＪ， ｅｔ ａｌ． Ａ ｐａｒｔｎｅｒ ｆｏｒ ｔｈｅ ｒｅｓｕｓｃｉ⁃
ｔａｔｉｏｎ⁃ｐｒｏｍｏｔｉｎｇ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｆ Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓ［ Ｊ］ ． Ｍｏ⁃
ｌｅｃｕｌａｒ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２００７， ６６（３）： ６５８⁃６６８．

［４０］ Ｓｅｘｔｏｎ ＤＬ， Ｈｅｒｌｉｈｅｙ ＦＡ， Ｂｒｏｔｔ ＡＳ， ｅｔ ａｌ． Ｒｏｌｅｓ ｏｆ ＬｙｓＭ ａｎｄ
ＬｙｔＭ ｄｏｍａｉｎｓ ｉｎ ｒｅｓｕｓｃｉｔａｔｉｏｎ⁃ｐｒｏｍｏｔｉｎｇ ｆａｃｔｏｒ （Ｒｐｆ） ａｃｔｉｖｉｔｙ
ａｎｄ Ｒｐｆ⁃ｍｅｄｉａｔｅｄ ｐｅｐｔｉｄｏｇｌｙｃａｎ ｃｌｅａｖａｇｅ ａｎｄ ｄｏｒｍａｎｔ ｓｐｏｒｅ ｒｅ⁃
ａｃｔｉｖａｔｉｏｎ ［ Ｊ］ ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２０２０， ２９５
（２７）： ９１７１⁃９１８２．

［４１］ Ｍｕｋａｍｏｌｏｖａ ＧＶ， Ｍｕｒｚｉｎ ＡＧ， Ｓａｌｉｎａ ＥＧ， ｅｔ ａｌ． Ｍｕｒａｌｙｔｉｃ ａｃ⁃
ｔｉｖｉｔｙ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｃｏｃｃｕｓ ｌｕｔｅｕｓ Ｒｐｆ ａｎｄ ｉｔｓ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｔｏ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇ⁃
ｉｃａｌ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｉｎ ｐｒｏｍｏｔｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｒｅｓｕｓｃｉｔａｔｉｏｎ［Ｊ］ ．
Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２００６， ５９（１）： ８４⁃９８．

［４２］ Ｈａｒｔｍａｎｎ Ｍ， Ｂａｒｓｃｈ Ａ， Ｎｉｅｈａｕｓ Ｋ， ｅｔ ａｌ． Ｔｈｅ ｇｌｙｃｏｓｙｌａｔｅｄ
ｃｅｌｌ ｓｕｒｆａｃｅ ｐｒｏｔｅｉｎ Ｒｐｆ２， ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ａ ｒｅｓｕｓｃｉｔａｔｉｏｎ⁃ｐｒｏｍｏｔｉｎｇ
ｆａｃｔｏｒ ｍｏｔｉｆ， ｉｓ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｉｎｔｅｒｃｅｌｌｕｌａｒ ｃｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ
Ｃｏｒｙｎｅｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｇｌｕｔａｍｉｃｕｍ ［ Ｊ］ ． Ａｒｃｈｉｖｅｓ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，
２００４， １８２（４）： ２９９⁃３１２．

［４３］ Ｄｉｋ ＤＡ， Ｍａｒｏｕｓ ＤＲ， Ｆｉｓｈｅｒ ＪＦ， ｅｔ ａｌ． Ｌｙｔｉｃ ｔｒａｎｓｇｌｙｃｏｓｙｌａｓｅｓ：
Ｃｏｎｃｉｎｎｉｔｙ ｉｎ ｃｏｎｃｉｓｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｅｌｌ ｗａｌｌ ［ Ｊ］ ． Ｃｒｉｔｉｃａｌ
Ｒｅｖｉｅｗｓ ｉｎ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ ａｎｄ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１７， ５２
（５）： ５０３⁃５４２．

［４４］ Ｏｌｕｗｏｌｅ ＡＯ， Ｃｏｒｅｙ ＲＡ， Ｂｒｏｗｎ ＣＭ， ｅｔ ａｌ． Ｐｅｐｔｉｄｏｇｌｙｃａｎ ｂｉｏ⁃
ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｉｓ ｄｒｉｖｅｎ ｂｙ ｌｉｐｉｄ ｔｒａｎｓｆｅｒ ａｌｏｎｇ ｅｎｚｙｍｅ⁃ｓｕｂｓｔｒａｔｅ ａｆ⁃
ｆｉｎｉｔｙ ｇｒａｄｉｅｎｔｓ［ Ｊ］ ． Ｎａｔｕｒｅ Ｃｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓ， ２０２２， １３ （ １）：
２２７８．

［４５］ Ｋｕｋ ＡＣＹ， Ｍａｓｈａｌｉｄｉｓ ＥＨ， Ｌｅｅ ＳＹ． Ｃｒｙｓｔａｌ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｔｈｅ
ＭＯＰ ｆｌｉｐｐａｓｅ ＭｕｒＪ ｉｎ ａｎ ｉｎｗａｒｄ⁃ｆａｃｉｎｇ ｃｏｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ［ Ｊ］ ． Ｎａ⁃
ｔｕｒｅ Ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ＆ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１７， ２４（２）： １７１⁃１７６．

［４６］ Ｈｕｍｍｅｌｓ ＫＲ， Ｂｅｒｒｙ ＳＰ， Ｌｉ Ｚ， ｅｔ ａｌ． Ｃｏｏｒｄｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ
ｃｅｌｌ ｗａｌｌ ａｎｄ ｏｕｔｅｒ ｍｅｍｂｒａｎｅ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ［ Ｊ］ ． Ｎａｔｕｒｅ， ２０２３，
６１５（７９５１）： ３００⁃３０４．

［４７］ Ｍａｒｔｉｎｅｚ⁃Ｂｏｎｄ ＥＡ， Ｓｏｒｉａｎｏ ＢＭ， Ｗｉｌｌｉａｍｓ ＡＨ． Ｔｈｅ ｍｅｃｈａｎｉｓ⁃
ｔｉｃ ｌａｎｄｓｃａｐｅ ｏｆ Ｌｙｔｉｃ ｔｒａｎｓｇｌｙｃｏｓｙｌａｓｅ ａｓ ｔａｒｇｅｔｓ ｆｏｒ ａｎｔｉｂａｃｔｅｒｉａｌ
ｔｈｅｒａｐｙ［Ｊ］ ． Ｃｕｒｒｅｎｔ Ｏｐｉｎｉｏｎ ｉｎ Ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ， ２０２２， ７７：
１０２４８０．

［４８］ Ｂａｎｋｓ ＥＪ， Ｌａｍｂｅｒｔ Ｃ， Ｍａｓｏｎ ＳＳ， ｅｔ ａｌ． Ａｎ ｍｌｔＡ⁃ｌｉｋｅ ｌｙｔｉｃ
ｔｒａｎｓｇｌｙｃｏｓｙｌａｓｅ ｓｅｃｒｅｔｅｄ ｂｙ Ｂｄｅｌｌｏｖｉｂｒｉｏ ｂａｃｔｅｒｉｏｖｏｒｕｓ ｃｌｅａｖｅｓ
ｔｈｅ ｐｒｅｙ ｓｅｐｔｕｍ ｄｕｒｉｎｇ ｐｒｅｄａｔｏｒｙ ｉｎｖａｓｉｏｎ［Ｊ］ ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｂａｃ⁃
ｔｅｒｉｏｌｏｇｙ， ２０２３， ２０５（４）： ｅ００４７５⁃２２．

［４９］ Ｓｅｘｔｏｎ ＤＬ， Ｓｔ⁃Ｏｎｇｅ ＲＪ， Ｈａｉｓｅｒ ＨＪ， ｅｔ ａｌ． Ｒｅｓｕｓｃｉｔａｔｉｏｎ⁃ｐｒｏ⁃
ｍｏｔｉｎｇ ｆａｃｔｏｒｓ ａｒｅ ｃｅｌｌ ｗａｌｌ⁃ｌｙｔｉｃ ｅｎｚｙｍｅｓ ｗｉｔｈ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｒｏｌｅｓ ｉｎ

５８１ 期　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　



ｔｈｅ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ａｎｄ ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ ｃｏｅｌｉｃｏｌｏｒ［Ｊ］ ． Ｊｏｕｒ⁃
ｎａｌ ｏｆ Ｂａｃｔｅｒｉｏｌｏｇｙ， ２０１５， １９７（５）： ８４８⁃８６０．

［５０］ Ｖａｎ Ｌｏｏｎ Ｗ， Ｇｏｍｅｚ ＭＰ， Ｊｏｂｅ Ｄ， ｅｔ ａｌ． Ｕｓｅ ｏｆ ｒｅｓｕｓｃｉｔａｔｉｏｎ
ｐｒｏｍｏｔｉｎｇ ｆａｃｔｏｒｓ ｔｏ ｓｃｒｅｅｎ ｆｏｒ ｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ｉｎ ｈｏｕｓｅ⁃
ｈｏｌｄ⁃ｅｘｐｏｓｅｄ ｃｈｉｌｄｒｅｎ ｉｎ ｔｈｅ Ｇａｍｂｉａ［Ｊ］ ． ＢＭＣ Ｉｎｆｅｃｔｉｏｕｓ Ｄｉｓ⁃
ｅａｓｅｓ， ２０２０， ２０（１）： ４６９．

［５１］ Ｈａｎ Ｚ， Ｌｉｎ Ｑ， Ｚｈａｎｇ Ｓ， ｅｔ ａｌ． Ｈｉｇｈ ＰＣＢｓ ｍｉｎｅｒａｌｉｚａｔｉｏｎ ｃａｐａ⁃
ｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ａ ｒｅｓｕｓｃｉｔａｔｅｄ ｓｔｒａｉｎ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｐ． ＬＳ１ ａｎｄ ｉｔｓ ｓｕｒｖｉｖａｌ ｉｎ
ＰＣＢ⁃ｃｏｎｔａｍｉｎａｔｅｄ ｓｏｉｌ［ Ｊ］ ． Ｓｃｉｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｔｏｔａｌ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ，
２０２３， ８５６： １５９２２４．

［５２］ Ｓｕ Ｘ， Ｗａｎｇ Ｙ， Ｘｕｅ Ｂ， ｅｔ ａｌ． Ｒｅｓｕｓｃｉｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｂａｃ⁃
ｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｆｏｒ ｅｎｈａｎｃｉｎｇ ｂｉｏｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｈｅｎｏｌ ｕｎｄｅｒ
ｈｉｇｈ ｓａｌｉｎｉｔｙ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｒｐｆ［Ｊ］ ． Ｂｉｏｒｅｓｏｕｒｃｅ Ｔｅｃｈｎｏｌ⁃
ｏｇｙ， ２０１８， ２６１： ３９４⁃４０２．
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