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摘要：目的　采用文献计量学方法系统解析１９９４～２０２３年发表的线性质粒相关
研究，梳理该领域的研究格局、核心力量与发展脉络。方法　以 ＷｅｂｏｆＳｃｉｅｎｃｅ
核心数据库收录的９８９篇线性质粒相关文献为研究对象，运用ＣｉｔｅＳｐａｃｅ文献分
析与ＧｒａｐｈＰａｄＰｒｉｓｍ绘图软件，从国家、机构、期刊、作者及关键词等维度进行计
量分析。结果　线性质粒为核心研究对象，美国与德国合计贡献５３％文献，美国
国立卫生研究院发文量居首（５０篇），“ＪｏｕｒｎａｌｏｆＢａｃｔｅｒｉｏｌｏｇｙ”发文８０篇，德国学
者ＭｅｉｎｈａｒｄｔＦｒｉｅｄｈｅｌｍ（１６篇）为核心作者。其中，经典研究微生物为伯氏疏螺
旋体，热点方向为比较基因组学、复制及水平转移机制、基因调控等，线性质粒介

导的抗菌药物耐药基因传播、耐药质粒演化也引发高度关注。结论　３０年间线
性质粒研究从解析序列发展到功能机制探索，且不断融合新技术，但研究尚存在

广度、深度不足等问题，未来可加强国际合作深入研究线性质粒，可为耐药防控

策略制定和新型抗菌药物研发提供理论支撑。
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　　质粒作为微生物水平基因转移的核心载体，在遗
传信息传递、细菌适应性进化及遗传工程应用中占据

不可替代的地位［１－３］。传统认知中质粒多以环状双

链脱氧核糖核苷酸形式存在，而１９７９年ＨＡＹＡＫＡＷＡ
等在娄彻链霉菌中首次发现线性质粒，１９８９年伯氏疏
螺旋体中线性质粒的相关报道，进一步突破了这一传

统认知边界，为微生物遗传学研究开辟了新的视

野［４－５］。线性质粒凭借其独特的结构与功能优势备

受关注：一方面，其可通过编码代谢酶、耐药基因及毒

力因子等赋予宿主显著的生存选择优势，且具备复制

错误率低、所需蛋白质少、可转移性强等特性［６－７］；另

一方面，线性质粒的稳定性依赖于其特有的端粒结

构，共价闭合发夹末端通过端粒解离酶完成复制后加

工，蛋白帽子末端则依赖末端蛋白填补双链缺口并抵

御核酸外切酶的干扰，这种末端处理机制使其区别于

环状质粒的 θ复制模式，展现出独特的分子生物学
特征［７－９］。

随着分子生物学技术的发展，线性质粒在微生物

致病性、耐药基因传播、生态适应性等领域的研究价

值逐渐凸显，已成为国际微生物学领域的学术热点。

然而，尽管相关研究已持续近３０年，目前尚未有基于
文献计量学的系统性分析，难以全面、客观地呈现该

领域的研究脉络、核心力量分布、热点演进及发展瓶

颈。文献计量学作为一种量化分析文献特征的研究

方法，能够通过对文献数据的多维度挖掘，清晰梳理

领域发展历程、识别核心研究主体与前沿方向，已在

肿瘤、心血管、微生物耐药等多个学科领域得到广泛

应用并发挥重要指引作用［１０－１３］。

鉴于此，本研究聚焦１９９４至２０２３年线性质粒领
域的研究成果，以 ＷｅｂｏｆＳｃｉｅｎｃｅ核心数据库收录的
相关文献为分析对象，运用 ＣｉｔｅＳｐａｃｅ和 ＧｒａｐｈＰａｄ
Ｐｒｉｓｍ等工具，从国家／地区、研究机构、发表期刊、核
心作者及关键词等多个维度开展可视化计量分析。

本文旨在系统揭示该领域的研究现状、核心研究力

量、热点演进规律及新兴前沿方向，明确当前研究中

存在的不足与瓶颈，为后续耐药研究布局优化、跨区

域与跨机构合作推进及产学研转化提供科学参考，助

力线性质粒领域的理论创新与应用拓展。

材料与方法

１　文献来源与筛选
检索ＷｅｂｏｆＳｃｉｅｎｃｅ核心数据库（检索时间为２０２５

年５月１２日），检索式为主题检索（ｔｏｐｉｃｓｅａｒｃｈ，ＴＳ）＝
（ｌｉｎｅａｒｐｌａｓｍｉｄ），时间范围设置１９９４年１月 ～２０２３
年１２月，通过阅读摘要排除非线性质粒文献，共检索出
１２０６篇文献。

纳入标准：论著及综述；英文文献。

排除标准：新闻、简报等非学术文献；非英文文

献；时间范围外文献。最终纳入９８９篇文献，以纯文
本格式导出。

２　分析工具与参数设置
采用 ＧｒａｐｈＰａｄＰｒｉｓｍｖ９５１统计线性质粒相关

研究年发文量及国家发文趋势。应用 ＣｉｔｅＳｐａｃｅ
ｖ６３Ｒ１进行国家、机构、作者、期刊及关键词网络分
析：时间切片设为１年，术语源选择全部字段，节点类
型依次为国家、机构、作者、期刊及关键词。网络分析

可以显示所选节点类型出现频次，节点之间的合作关

系，随时间跨度节点的相应变化及高中心性的节

点［１４－１７］。同时，采用 Ｋｌｅｉｎｂｅｒｇ算法进行关键词突现
分析，以识别研究前沿［１５］。

结　　果

１　文献总体特征
１９９４～２０２３年线性质粒相关文献共９８９篇，其中

论著９１４篇（９２４２％），综述７５篇（７５８％），涉及６２
个国家／地区及２８４个机构。每年发文量在３０篇左
右，其中１９９４～１９９９年发文量为每年２４～４７篇，２０００
年达峰值 ５３篇，２００１～２０１３年发文量维持在每年
２６～４４篇区间，２０１７年发文 １６篇（近 ３０年最低），
２０１８～２０２３年发文量为每年２０～３５篇。整体呈现早
期波动、中期稳定、近１０年略有下降的趋势，反映该
领域研究热度未持续攀升，有待进一步创新。

２　国家与机构分析
国家贡献方面，美国发文量最多（３８３篇，占比
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３８７％），总被引１８４０８次，篇均被引４８１次，在发文
量、被引频次及篇均被引上均居首位，体现其主导地

位；德国、日本、中国及加拿大紧随其后，见表 １。国
家／地区之间的合作网络分析显示，中心性前５位国
家为美国、德国、日本、中国及法国，表明这些国家在

国际合作中处于关键枢纽位置。中国近１０年发文量
逐年增长，２０２２年超越美国，但篇均被引仅１２２次，
远低于美国（４８１次），提示研究质量与国际影响力
有待提升；日本近５年发文量呈上升趋势，国际合作
较为活跃。

机构贡献方面，在线性质粒领域发文量前５的机
构中，美国机构占据４席，体现其该领域的绝对优势：
美国国立卫生研究院以 ５０篇发文量居首，总被引
３０８８次；得克萨斯大学发文４５篇，篇均被引６３１次，
研究质量突出；美国国家过敏和传染病研究所发文４４
篇，总被引２５９９次，在专科领域研究机构中发文最
多；德国明斯特大学是唯一进入发文量前５的非美国
机构，发文３２篇但篇均被引仅１６５次，与美国机构
存在显著差距；美国加州大学发文 ３１篇，篇均被引
５３３次，研究影响力处于中上水平，见表２。美国顶

尖科研机构在该领域兼具发文规模与学术影响力，其

他国家机构的研究成果传播度有待提升。

３　期刊与被引期刊分析
线性质粒领域的高产期刊多为微生物与分子生

物学专业期刊，高被引期刊多为综合性研究且影响因

子高的期刊。发文量前３名的期刊依次为 Ｊｏｕｒｎａｌｏｆ
Ｂａｃｔｅｒｉｏｌｏｇｙ、ＩｎｆｅｃｔｉｏｎＡｎｄＩｍｍｕｎｉｔｙ和 ＭｏｌｅｃｕｌａｒＭｉ
ｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，三者合计贡献了２０７％的文献。三本期刊
均为微生物与宿主免疫相关期刊，反映出线性质粒研

究侧重于细菌与感染。但高产期刊整体影响因子均

　　
表１　线性质粒研究发文量前５位的国家
Ｔａｂｌｅ１　Ｔｏｐ５ｃｏｕｎｔｒｉｅｓｂｙｐｕｂｌｉｃａｔｉｏｎｖｏｌｕｍｅｉｎｌｉｎｅａｒｐｌａｓｍｉｄ
ｒｅｓｅａｒｃｈ

Ｒａｎｋ Ｃｏｕｎｔｒｙ
Ｔｏｔａｌｎｕｍｂｅｒｏｆ

ｐｕｂｌｉｃａｔｉｏｎｓ

Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ

（Ｎ／９８９）
Ｃｉｔａｔｉｏｎ

Ｃｉｔａｔｉｏｎｐｅｒ

ｐｕｂｌｉｃａｔｉｏｎ

１ ＵＳＡ ３８３ ３８７ １８４０８ ４８１
２ Ｇｅｒｍａｎｙ １４１ １４３ ５４１２ ３８４
３ Ｊａｐａｎ １１１ １１２ ３７８５ ３４１
４ Ｃｈｉｎａ ７５ ７６ ９１３ １２２
５ Ｃａｎａｄａ ６１ ６２ ２５０４ ４１０

表２　线性质粒研究发文量前５位的机构
Ｔａｂｌｅ２　Ｔｏｐ５ｉｎｓｔｉｔｕｔｉｏｎｓｂｙｐｕｂｌｉｃａｔｉｏｎｖｏｌｕｍｅｉｎｌｉｎｅａｒｐｌａｓｍｉｄｒｅｓｅａｒｃｈ

Ｒａｎｋ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｉｏｎ Ｃｏｕｎｔｒｙ Ｔｏｔａｌｎｕｍｂｅｒｏｆｐｕｂｌｉｃａｔｉｏｎｓ Ｃｉｔａｔｉｏｎ Ｃｉｔａｔｉｏｎｐｅｒｐｕｂｌｉｃａｔｉｏｎ

１ ＮａｔｉｏｎａｌＩｎｓｔｉｔｕｔｅｓｏｆＨｅａｌｔｈ（ＮＩＨ） ＵＳＡ ５０ ３０８８ ６１８
２ ＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＴｅｘａｓＳｙｓｔｅｍ ＵＳＡ ４５ ２８４０ ６３１
３ ＮＩＨＮａｔｉｏｎａｌＩｎｓｔｉｔｕｔｅｏｆＡｌｌｅｒｇｙ＆ＩｎｆｅｃｔｉｏｕｓＤｉｓｅａｓｅｓ

（ＮＩＡＩＤ）
ＵＳＡ ４４ ２５９９ ５９１

４ ＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＭｕｎｓｔｅｒ Ｇｅｒｍａｎｙ ３２ ５２７ １６５
５ ＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＣａｌｉｆｏｒｎｉａＳｙｓｔｅｍ ＵＳＡ ３１ １６５３ ５３３

偏低（影响因子为２～３），提示该领域多数研究成果
发表于专业领域期刊，缺乏在高影响力综合期刊的集

中展示。从高被引期刊来看，《ＰｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆＴｈｅＮａ
ｔｉｏｎａｌＡｃａｄｅｍｙｏｆＳｃｉｅｎｃｅｓｏｆＴｈｅＵｎｉｔｅｄＳｔａｔｅｓｏｆＡｍｅｒ
ｉｃａ》以７４１次被引位居首位，《ＪｏｕｒｎａｌｏｆＢａｃｔｅｒｉｏｌｏｇｙ》
以７０８次被引位列第二；《Ｎａｔｕｒｅ》、《Ｓｃｉｅｎｃｅ》、《Ｃｅｌｌ》
等国际顶级综合期刊均跻身高被引前列。除《Ｊｏｕｒｎａｌ
ｏｆＢａｃｔｅｒｉｏｌｏｇｙ》期刊影响因子为３外，其他期刊影响
因子范围为９～５０。

通过施引期刊与被引期刊的双图叠加分析，分子

生物学与遗传学期刊的研究主要被分子生物学与免

疫学期刊所引用，而临床医学相关期刊与被引期刊缺

少联系，提示当前线性质粒研究在机制与临床应用的

衔接上存在不足，研究成果向抗菌药物研发转化

有限。

４　作者与发表文献分析
线性质粒领域的高产作者多为欧美国家学者。

发文量前 ３名的作者依次为德国学者 ＭＥＩＮＨＡＲＤＴ
ＦＲＩＥＤＨＥＬＭ（１６篇）、美国学者 ＡＬＡＮＧＢＡＲＢＯＵＲ
（１４篇）和加拿大学者ＣＨＡＣＯＮＡＳＧＥＯＲＧＥ（１２篇）；
美国作为研究主导国家，在前 ５名高产作者中占据
２席（ＡＬＡＮＧＢＡＲＢＯＵＲ和 ＲＯＳＡＰＡＴＲＩＣＩＡＡ），德
国、加拿大、日本各占１席，与前文国家研究力量分布
趋势一致。同时，美国学者 ＡＬＡＮＧＢＡＲＢＯＵＲ虽发
文量排名第二，但以２１９次被引成为领域内被引频次
最高的学者，表明其研究成果对领域发展的推动作用

更为显著。

线性质粒领域的高被引文献多为伯氏疏螺旋体

相关研究。ＣＡＳＪＥＮＳＳＨＥＲＷＯＯＤ团队 ２０００年发表
于“ＭｏｌｅｃｕｌａｒＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ”的研究以４２次被引位居首
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位，该研究首次报道了莱姆病伯氏疏螺旋体中１２个
线性质粒与９个环状质粒的基因组特征，为后续线性
质粒的结构解析与功能研究提供了关键数据［１８］；其

次为ＣＬＡＩＲＥＦＲＡＳＥＲ团队１９９７年发表于 Ｎａｔｕｒｅ的
文献，该研究首次解析伯氏疏螺旋体的基因组序列，

其中线性质粒的功能注释为领域内首个系统性成果，

奠定了伯氏疏螺旋体线性质粒研究的理论框架［１９］。

ＰＯＲＣＥＬＬＡＳＴＥＰＨＥＮＦ团队１９９６年发表于Ｊｏｕｒｎａｌｏｆ
Ｂａｃｔｅｒｉｏｌｏｇｙ的研究、ＣｈａｃｏｎａｓＧｅｏｒｇｅ团队 ２００１年发
表于ＥｍｂｏＪｏｕｒｎａｌ的研究分别聚焦伯氏疏螺旋体质
粒的基因结构、线性质粒端粒解离机制，二者也成为

领域内机制研究的关键文献［２０－２１］。

被引文献时间轴分析呈现了线性质粒研究领域

热点的阶段性变迁：早期阶段（１９９４～２０００年）以“伯
氏疏螺旋体质粒特征解析”为核心，同期热点还有“物

理图谱”，研究聚焦线性质粒的分子结构与图谱构建，

为后续机制研究奠定基础；中期阶段（２００１～２０１０年）
转向“复制机制与功能验证”，相继开展伯氏疏螺旋体

端粒解离机制、链霉菌线性质粒末端蛋白功能等研

究，标志着研究从“是什么”向“如何工作”深入；近期

阶段（２０１１～２０２１年）呈现功能拓展与技术融合的特
征，“比较基因组学”、“新型毒力因子”、“耐药基因传

播”等热点词涌现，研究开始通过多组学技术解析线

性质粒的毒力调控、宿主适应功能，且从单一对象向

“伯氏疏螺旋体与其他微生物”拓展，如肠球菌、丝状

真菌中线性质粒的研究逐步增多。

５　关键词分析
线性质粒领域的研究热点呈现出从基础特征解

析到功能机制探索，从单一对象到多领域拓展的清晰

演进脉络。关键词频次显示，“线性质粒”以３０９次提
及位居首位，是核心标识词汇；其次为“莱姆病伯氏疏

螺旋体”（１４１次），反映出早期研究对特定病原菌中
线性质粒的高度关注；“脱氧核糖核苷酸”（１３９次）、
“序列”（１３１次）、“核苷酸序列”（７３次）等关键词高
频出现表明早期以“分子序列解析”为核心的研究

方向。

关键词聚类分析揭示了 ５大核心研究方向：其
一，比较基因组学与功能注释主要通过多物种线性质

粒基因组比对，挖掘保守序列与特异性功能基因，如

肠球菌ＡＡ７０８耐药质粒 ｐＥＬＦ１的耐药基因簇分析；
其二，潜在益生菌应用，探索线性质粒携带基因的代

谢调控功能，如通过质粒携带的酶基因优化益生菌的

肠道定植能力；其三，毒力与抗原变异机制，以伯氏疏

螺旋体为代表，研究线性质粒携带的毒力因子与抗原

变异的关联，为感染性疾病防控提供靶点；其四，分子

机制解析，聚焦线性质粒复制中的关键分子、基因表

达调控机制，深化对“复制 －稳定 －功能”关联的理
解；其五，跨物种基因转移，探索线性质粒在微生物之

间的基因转移事件，为微生物进化研究提供新视角。

关键词突现分析进一步锁定了领域内具有爆发

性关注度的新兴方向：在技术层面，“基因组测序”以

７７１的突现强度（２００９～２０２０年）成为核心技术前
沿，高通量测序技术的应用推动了线性质粒从“单一

序列解析”向“全基因组水平功能挖掘”转型；“基因

表达”以７７７的突现强度（２００５～２０２１年）持续受关
注，反映研究从“结构”向“功能”的深度延伸，如线性

质粒携带基因在宿主不同环境下的表达调控机制；在

研究对象层面，“ｌｉｎｅａｒｐｌａｓｍｉｄ２５”（突现强度 ７６５，
２００７～２０２１年）标志伯氏疏螺旋体特定质粒的感染性
机制关注度高，其与宿主适应性的关联研究逐步深

入；同时，１９９４～２００１年的“核苷酸序列”、“物理图
谱”等早期突现关键词在２０００年后逐渐衰退，表明早
期以“基础特征描述”的研究方向已完成阶段性使命，

逐步被功能机制研究取代。

讨　　论

１　线性质粒研究现状
首先，研究力量分布不均，美国长期占据主导地

位，欧美国家整体引领研究方向，中国等新兴国家发

文量增长快但质量不足，国际合作以欧美为核心，跨

区域深度合作有待加强。其次，研究对象相对集中，

伯氏疏螺旋体因与莱姆病相关，始终是经典核心研究

对象，其ｌｉｎｅａｒｐｌａｓｍｉｄ２５、ｌｉｎｅａｒｐｌａｓｍｉｄ２８－１质粒与
感染性的关联已被多篇文献报道；链霉菌、丝状真菌

也是早期重要研究对象，而其他微生物中线性质粒的

研究覆盖不足［２２－２４］。另外，学术资源高度集中，Ｊｏｕｒ
ｎａｌｏｆＢａｃｔｅｒｉｏｌｏｇｙ为主要发表载体，Ｎａｔｕｒｅ、Ｃｅｌｌ等顶
级期刊的研究成果常被引用，但施引期刊影响因子不

高，反映研究成果有待进一步加强。３０年时间中，研
究热点在逐步演变：从早期的 “核苷酸序列解析”、

“物理图谱构建”，到中期的“基因复制”、“端粒解离

酶”，再到近年的 “比较基因组学”、“潜在益生菌”、

“耐药基因传播”，研究已从基础特征向功能机制与应

用价值延伸。

２　线性质粒研究核心痛点
线性质粒研究领域国际影响力失衡，发展中国家

研究成果的国际认可度低，篇均被引不足，导致全球
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研究资源分配不均，限制了整体创新活力。目前研究

广度不足，除链霉菌、伯氏疏螺旋体、丝状真菌、肠球

菌外，其他微生物中线性质粒的研究较少，尤其是特

殊生态环境（如极端环境、人体皮肤微生态等）中线性

质粒挖掘不足。机制研究深度尚浅，线性质粒复制的

末端处理机制在不同微生物中的差异尚未明确验证，

水平转移机制与环状质粒的核心差异缺乏系统解析，

端粒结构与稳定性的关联机制研究仍有漏洞。技术

方法有待更新，传统测序与分析技术应用较多，新兴

高通量技术、单细胞测序技术在该领域的融合应用不

足，制约了复杂机制的解析效率。另外，应用转化滞

后，线性质粒在遗传工程、益生菌开发、耐药基因防

控、抗菌药物研发等领域的应用探索不足，现有研究

多停留在基础机制层面，未形成成熟的技术转化

体系。

３　未来研究方向
３１　拓展研究范围，填补空白领域

扩大研究对象覆盖，重点关注肠球菌、克雷伯菌

等具有临床意义的病原菌，以及极端环境微生物、未

成功培养微生物中的线性质粒，挖掘新型线性质粒资

源，分析其独特结构与功能［２５－２６］。加强跨生态系统

研究，探索线性质粒在土壤、水体、人体微生态等不同

生态系统中的分布特征与传播规律，揭示其在微生物

群落互作中的作用。

３２　深化机制研究，突破核心瓶颈
要深入验证不同微生物中线性质粒复制的末端

处理机制差异，明确端粒解离酶、末端蛋白等关键分

子的作用差异与调控网络；系统解析线性质粒水平转

移机制与环状质粒的差异，揭示其转移效率、宿主范

围的决定因素。同时，探索线性质粒携带基因的非染

色体功能，及其在宿主适应极端环境、抵抗抗菌药物、

调控毒力等方面的作用机制，为靶向干预提供理论基

础［２７－２８］。

３３　推动技术创新，提升研究效率
融合新兴技术方法，将高通量测序、单细胞测序、

生物信息学预测与体外验证相结合，建立线性质粒快

速识别、功能预测与机制验证的一体化技术体系。开

发新型分析工具，针对线性质粒的独特结构（如端

粒），开发专属的序列分析、结构预测工具，提升机制

解析的准确性与效率。

３４　强化应用转化，实现产学研融合
开展遗传工程应用，利用线性质粒复制错误率

低、可转移性强的优势，构建新型基因载体，应用于基

因治疗、微生物育种等领域。同时，开展耐药防控与

益生菌研发，解析线性质粒介导的耐药基因传播机

制，开发针对性的阻断技术；挖掘潜在益生菌中线性

质粒的功能，优化益生菌制剂的稳定性与功效［２３－２６］。

３５　加强国际合作，平衡全球研究格局
建立跨国合作网络，推动发展中国家与发达国家

的深度合作，共享研究资源与技术平台，提升发展中

国家研究成果的国际认可度。整合各国研究数据，建

立开放共享的线性质粒资源数据库，为全球研究者提

供基础支撑，促进领域整体发展。

综上，本研究首次从多维度呈现了线性质粒领

域近３０年的研究格局，在本研究纳入的文献范围
内，美国为该领域的核心研究力量，伯氏疏螺旋体

是经典研究对象，比较基因组学、质粒复制及水平

转移机制、基因表达调控为当前研究热点，基因组

测序为新兴技术；同时也初步识别出当前研究存在

广度不足、深度有限、应用转化滞后及国际影响力

失衡等突出问题。

需注意的是，本研究结论的普适性受限于数据来

源与筛选标准，由于仅纳入 ＷｅｂｏｆＳｃｉｅｎｃｅ核心数据
库文献可能遗漏其他平台成果，非英文文献及时间范

围外文献的排除也会引入分析偏差，因此上述结论需

结合其他数据库、多语种文献及更长期的研究数据进

一步验证与完善。未来可开展多数据库、多语种整合

分析，通过拓展研究对象范围、深化分子机制解析、融

合新兴技术方法、推动产学研转化及强化跨国合作等

途径，更全面揭示线性质粒领域的真实研究脉络，充

分发挥线性质粒研究对抗菌药物耐药防控与药物研

发的支撑作用。
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ｌｉｎｅａｒｐｌａｓｍｉｄ２５ｏｒ２８－１ｏｆＢｏｒｒｅｌｉａｂｕｒｇｄｏｒｆｅｒｉｄｒａｍａｔｉｃａｌｌｙａｌｔｅｒｓ

ｔｈｅｋｉｎｅｔｉｃｓｏｆｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌｉｎｆｅｃｔｉｏｎｖｉａｄｉｓｔｉｎｃｔｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ［Ｊ］

ＩｎｆｅｃｔＩｍｍｕｎ，２００３，７１（８）：４６０８—１３

［２３］　ＨＵＡＮＧＳＨ，ＣＯＺＡＲＴＭＲ，ＨＡＲＴＭＡ，ｅｔａｌＴｈｅＢｏｒｒｅｌｉａ

ｂｕｒｇｄｏｒｆｅｒｉｔｅｌｏｍｅｒｅｒｅｓｏｌｖａｓｅ，ＲｅｓＴ，ｐｏｓｓｅｓｓｅｓＡＴＰ－ｄｅｐｅｎｄｅｎｔ

ＤＮＡｕｎｗｉｎｄｉｎｇａｃｔｉｖｉｔｙ［Ｊ］ＮｕｃｌｅｉｃＡｃｉｄｓＲｅｓ，２０１７，４５（３）：

１３１９—１３２９

［２４］　ＬＩＰ，ＺＨＡＮＧＪ，ＤＥＮＧＺ，ｅｔａｌＩｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ

ｏｆａｃｅｎｔｒａｌｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎｏｒｉｇｉｎｏｆｔｈｅｍｅｇａ－ｐｌａｓｍｉｄｐＳＣＡＴＴｏｆ

Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓｃａｔｔｌｅｙａ［Ｊ／ＯＬ］ＭｉｃｒｏｂｉｏｌＲｅｓ，２０２２，２５７：１２６９７５

２０２２－０１－２０［２０２５－０８－１４］ｈｔｔｐｓ：／／ｐｕｂｍｅｄ．ｎｃｂｉ．

ｎｌｍｎｉｈｇｏｖ／３５０９３７９２／

［２５］　ＪＩＮＬ，ＷＡＮＧＲ，ＧＡＯＨ，ｅｔａｌＩｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆａｎｏｖｅｌｈｙｂｒｉｄ

ｐｌａｓｍｉｄｅｎｃｏｄｉｎｇＫＰＣ－２ａｎｄｖｉｒｕｌｅｎｃｅｆａｃｔｏｒｓｉｎＫｌｅｂｓｉｅｌｌａ

ｐｎｅｕｍｏｎｉａｅｓｅｑｕｅｎｃｅ ｔｙｐｅ１１ ［Ｊ／ＯＬ］ Ａｎｔｉｍｉｃｒｏｂ Ａｇｅｎｔｓ

Ｃｈｅｍｏｔｈｅｒ，２０２１，６５（６）：ｅ０２４３５—２０２０２１－０５－１８［２０２５－

０８－１４］ｈｔｔｐｓ：／／ｐｕｂｍｅｄｎｃｂｉｎｌｍｎｉｈｇｏｖ／３３７２２８９１／

［２６］　ＦＡＮＬＰ，ＹＵＹ，ＨＵＡＮＧＳ，ｅｔａｌＧｅｎｅｔｉｃｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎａｎｄ

ｐａｓｓａｇｅｉｎｓｔａｂｉｌｉｔｙｏｆａｎｏｖｅｌｈｙｂｒｉｄｖｉｒｕｌｅｎｃｅｐｌａｓｍｉｄｉｎａＳＴ２３

ｈｙｐｅｒｖｉｒｕｌｅｎｔＫｌｅｂｓｉｅｌｌａｐｎｅｕｍｏｎｉａｅ［Ｊ／ＯＬ］ＦｒｏｎｔＣｅｌｌＩｎｆｅｃｔ

Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌ，２０２２，１２：８７０７７９２０２２－０７－２８［２０２５－０８－１４］

ｈｔｔｐｓ：／／ｐｕｂｍｅｄｎｃｂｉｎｌｍｎｉｈｇｏｖ／３５９６７８５８／

［２７］　ＨＡＳＨＩＭＯＴＯＹ，ＴＡＮＩＧＵＣＨＩＭ，ＵＥＳＡＫＡ Ｋ，ｅｔａｌＮｏｖｅｌ

ｍｕｌｔｉｄｒｕｇ－ｒｅｓｉｓｔａｎｔｅｎｔｅｒｏｃｏｃｃａｌｍｏｂｉｌｅｌｉｎｅａｒｐｌａｓｍｉｄｐＥＬＦ１

ｅｎｃｏｄｉｎｇｖａｎＡａｎｄｖａｎＭｇｅｎｅｃｌｕｓｔｅｒｓｆｒｏｍａＪａｐａｎｅｓｅｖａｎｃｏｍｙｃｉｎ－

ｒｅｓｉｓｔａｎｔｅｎｔｅｒｏｃｏｃｃｉｉｓｏｌａｔｅ［Ｊ／ＯＬ］ＦｒｏｎｔＭｉｃｒｏｂｉｏｌ，２０１９，１０：

２５６８２０１９ －１１ －１３ ［２０２５ －０８ －１４］ ｈｔｔｐｓ：／／

ｐｕｂｍｅｄｎｃｂｉｎｌｍｎｉｈｇｏｖ／３１７９８５４６／

［２８］　ＨＡＳＨＩＭＯＴＯＹ，ＫＩＴＡＩ，ＳＵＺＵＫＩＭ，ｅｔａｌＦｉｒｓｔｒｅｐｏｒｔｏｆｔｈｅ

ｌｏｃａｌｓｐｒｅａｄｏｆｖａｎｃｏｍｙｃｉｎ－ｒｅｓｉｓｔａｎｔｅｎｔｅｒｏｃｏｃｃｉａｓｃｒｉｂｅｄｔｏｔｈｅ

ｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｅｓｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎｏｆａｖａｎＡｇｅｎｅｃｌｕｓｔｅｒ－ｃａｒｒｙｉｎｇｌｉｎｅａｒ

ｐｌａｓｍｉｄ［Ｊ／ＯＬ］ｍＳｐｈｅｒｅ，２０２０，５（２）：ｅ００１０２—２０２０２０－０４

－０８［２０２５－０８－１４］ｈｔｔｐｓ：／／ｐｕｂｍｅｄｎｃｂｉｎｌｍｎｉｈｇｏｖ／

３２２６９１５３／

［２９］　ＦＵＪＩＹＡＹ，ＨＡＲＡＤＡＴ，ＳＵＧＡＷＡＲＡＹ，ｅｔａｌＴｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎ

ｄｙｎａｍｉｃｓｏｆａｌｉｎｅａｒｖａｎＡ－ｐｌａｓｍｉｄｄｕｒｉｎｇａｎｏｓｏｃｏｍｉａｌｍｕｌｔｉｃｌｏｎａｌ

ｏｕｔｂｒｅａｋｏｆｖａｎｃｏｍｙｃｉｎ－ｒｅｓｉｓｔａｎｔｅｎｔｅｒｏｃｏｃｃｉｉｎａｎｏｎ－ｅｎｄｅｍｉｃ

ａｒｅａ，Ｊａｐａｎ［Ｊ］ＳｃｉＲｅｐ，２０２１，１１（１）：１４７８０

［３０］　ＢＯＵＭＡＳＭＯＵＤＭ，ＤＥＮＧＬＥＲＨＶ，ＳＣＨＷＥＩＺＥＲＴＡ，ｅｔａｌ

Ｇｅｎｏｍｉｃｓｕｒｖｅｉｌｌａｎｃｅｏｆｖａｎｃｏｍｙｃｉｎ－ｒｅｓｉｓｔａｎｔＥｎｔｅｒｏｃｏｃｃｕｓｆａｅｃｉｕｍ

ｒｅｖｅａｌｓｓｐｒｅａｄｏｆａｌｉｎｅａｒｐｌａｓｍｉｄｃｏｎｆｅｒｒｉｎｇａｎｕｔｒｉｅｎｔｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ

ａｄｖａｎｔａｇｅ［Ｊ／ＯＬ］ｍＢｉｏ，２０２２，１３（２）：ｅ０３７７１２１２０２２－０４－

２６［２０２５－０８－１４］ｈｔｔｐｓ：／／ｐｕｂｍｅｄｎｃｂｉｎｌｍｎｉｈｇｏｖ／

３５３４３７８７／

（收稿日期２０２５－０８－１４）


