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摘要 从东北自然发酵酸菜中分离获得 1株降亚硝酸盐菌株短乳杆菌 JYX2袁通过溶血试验与抗生素敏感性试验对其安全
性进行评估遥 为阐明短乳杆菌 JYX2的基因组特性及其亚硝酸盐降解相关基因袁采用 Pacbio三代测序与 Illumina二代测序
技术进行全基因组测序遥 基于所得序列袁 通过 COG尧GO及 KEGG数据库进行基因预测与功能注释分析遥 利用 CARD和
VFDB数据库分析短乳杆菌 JYX2的安全性遥 结果显示袁 短乳杆菌 JYX2在含 100 滋g/mL亚硝酸钠的 MRS培养基中培养
24 h后袁其对培养基中亚硝酸钠的降解效率最高可达 98.72%遥 该菌株未表现出溶血性袁而对庆大霉素尧红霉素尧氯霉素等
抗生素均高度敏感渊抑制圈直径逸20 mm冤袁显示出良好的安全性遥 短乳杆菌 JYX2的基因组由 1条环状闭合的 DNA以及 1
个环状的质粒组成袁 基因组长度为 2 567 154 bp袁GC含量为 45.82%袁 可预测 2 485个编码基因袁65个 tRNA基因袁15个
rRNA基因以及 27个 sRNA基因遥 在 COG尧GO尧KEGG尧CAZY尧CARD和 VFDB数据库中袁 分别注释到 1 926袁1 762袁1 823袁
73袁180袁217个功能基因遥 信息挖掘分析表明袁短乳杆菌 JYX2的基因组中未检测到亚硝酸还原酶基因袁推测其亚硝酸钠降
解作用可能依赖于其它酶或机制遥此外袁毒力基因与耐药性基因的预测分析进一步证实了短乳杆菌 JYX2的安全性遥综上袁
短乳杆菌 JYX2具有良好的功能和安全性袁可用作发酵食品中亚硝酸盐消减的发酵菌剂遥
关键词 短乳杆菌曰 全基因组测序曰 亚硝酸钠曰 基因功能注释曰 酸菜
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食品发酵工艺不仅能有效延长食品的保质

期袁还可改善食品风味[1]遥 东北酸菜是中国传统发
酵蔬菜制品的典型代表之一[2]遥 在酸菜发酵过程
中袁 一些微生物会将蔬菜中的氮元素转化为亚硝
酸盐袁造成亚硝酸盐堆积袁对人体健康构成潜在危
害[3-4]袁如何快速降低酸菜发酵过程中亚硝酸盐的
含量袁成为一个备受关注的问题遥本研究用短乳杆
菌渊Levilactobacillus brevis JYX2冤分离自东北酸
菜袁是酸菜发酵过程中的常见菌种袁也是 1株能有
效降低发酵蔬菜中亚硝酸盐含量的功能菌株遥

目前袁 降亚硝酸盐微生物的研究集中在菌种
筛选尧发酵特性以及代谢产物分析袁而关于菌株全
基因组特征的解析却鲜见报道遥 这限制了对菌株
发酵代谢机制尧 生理生化等微生物特性的全面认
识袁进而影响其深入开发和利用[5]遥近年来袁生物信
息学与计算技术的进步推动了全基因组测序的广

泛应用袁 该技术已成为微生物物种鉴定与功能解
析等方面的重要工具袁 有助于对微生物基因组的
精准解析尧功能挖掘及其作用机制的阐明[6-9]遥为解
析短乳杆菌 JYX2的基因组信息尧 菌株安全性以
及探究高效降解亚硝酸盐的作用机理袁 本研究通
过全基因组从头测序获取短乳杆菌 JYX2的基因
组数据袁 基于生物信息学工具及公共数据库资源
完成系统的功能注释分析袁并通过溶血性试验尧抗
生素敏感性试验结合菌株耐药和毒力因子基因数

据库注释分析袁 对短乳杆菌 JYX2进行安全性评
价袁 本试验为该菌株后续的开发与综合利用提供
理论参考遥

1 材料与方法
1.1 材料与试剂

短乳杆菌渊Levilactobacillus brevis冤JYX2分离
自东北酸菜袁 保存于本实验室曰 金黄色葡萄球菌
渊Staphylococcus aureus冤ATCC 25923尧 大肠杆菌
渊Escherichia coli冤Nissle 1917袁中国工业微生物菌
种保藏中心曰MRS肉汤尧琼脂培养基袁青岛海博生
物技术有限公司遥
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1.2 仪器与设备

Leica DM2500光学显微镜袁徳国徕卡仪器有
限公司 曰Infinite M200 多功能酶标仪 袁 瑞士
TECAN 公司曰Micro 17R 冷冻高速离心机袁 美国
Thermo Scientific公司曰ZQZY-C8V回转式恒温调
速摇床袁 上海知楚仪器公司曰LRH-150生化培养
箱袁上海一恒科学仪器有限公司遥
1.3 方法

1.3.1 菌株降亚硝酸盐的功能测定 为了明确短

乳杆菌 JYX2对亚硝酸盐的降解能力袁 试验将活
化培养 16~18 h的短乳杆菌 JYX2以 2%的比例接
种于含有 100 滋g/mL亚硝酸钠的 MRS肉汤中袁在
37 益袁200 r/min摇床中振荡培养 48 h[10-11]遥每隔 4
h取样袁 参照盐酸萘乙二胺法测定菌液中亚硝酸
盐含量渊滋g/mL冤并计算其亚硝酸盐的降解效率[12-14]遥
降解效率计算公式如下院

亚硝酸钠降解效率渊%冤 =
初始亚硝酸钠含量-培养后亚硝酸钠含量

初始亚硝酸钠含量
伊

100 渊1冤
1.3.2 安全性评价

1.3.2.1 溶血性试验 菌株溶血性的测定参照文

献[15]袁将短乳杆菌 JYX2 接种于含 5%脱纤维绵
羊血的 MRS琼脂平板袁在 37 益条件下孵育 30 h袁
随后对溶血情况进行评估遥 阳性对照菌株为金黄
色葡萄球菌 ATCC 25923袁阴性对照选用益生性大
肠杆菌 Nissle 1917遥前者会破坏红细胞袁致使菌落
周围出现清晰的环带袁为 茁溶血曰后者虽然很少破
坏红细胞袁 但菌落周围产生灰绿色且边缘模糊的
环带袁为 琢溶血遥 所有试验设置 3次及以上平行袁
以确保试验结果的准确性遥
1.3.2.2 抗生素敏感性试验 本研究采用纸片扩

散法测定短乳杆菌 JYX2的抗生素敏感性遥 挑取
短乳杆菌 JYX2单菌落袁 接种至 MRS培养基袁37
益袁200 r/min条件下振荡培养至对数生长期遥移取
100 滋L菌液均匀涂布于 MRS平板袁用无菌的镊子
分别放置如下抗生素药敏纸片院链霉素渊10 滋g冤尧
青霉素渊10 滋g冤尧头孢氨苄霉素渊30 滋g冤尧氯霉素
渊30 滋g冤尧庆大霉素渊10 滋g冤尧红霉素渊15 滋g冤尧米诺
环素渊30 滋g冤尧头孢唑林 渊30 滋g冤尧阿米卡星 渊30
滋g冤尧万古霉素渊30 滋g冤袁各纸片之间的间隔保持在

24 mm以上[16]遥 试验采用倒置培养方式袁将接种药
敏纸片的平板置于 37 益恒温箱中培养 24 h袁培养
结束后测量抑菌圈直径袁进而评估短乳杆菌 JYX2
的抗生素敏感性遥 耐药性判定标准为院耐药渊R冤臆
14 mm袁中度耐药渊I冤介于 14~20 mm 之间袁敏感
渊S冤逸20 mm袁每组重复 3 次袁以确保试验的可靠
性[17]遥
1.3.3 短乳杆菌 JYX2的全基因组测序 收集对

数生长期的短乳杆菌 JYX2菌体袁 所有样本均采
用干冰保存并运输至指定检测机构 渊上海美吉生
物医药科技有限公司冤遥 质控合格后袁 分别构建
Illumina 短读长文库袁 并依托 Nanopore Prome鄄
thION和 Illumina NovaSeq 6000双测序平台完成
全基因组序列的测定[18-19]遥
1.3.4 短乳杆菌 JYX的基因组注释
1.3.4.1 基因组组装 原始数据来源于 Illumina
测序袁 后续利用 fastp v0.23.0软件对其进行质控
处理与读长剪切袁去除低质量序列及接头污染遥将
质控后的 Illumina测序数据与 Nanopore测序数据
导入 Unicycler v0.4.8 软件袁 在混合组装的基础
上袁利用 Pilon v1.22与 SOAPdenovo2.04对组装结
果进行校正与优化袁 最终得到短乳杆菌 JYX2的
高质量基因组遥
1.3.4.2 基因预测 在短乳杆菌 JYX2 的基因组
分析中袁 染色体区域的基因预测通过 Prodigal实
现袁质粒区域则用 GeneMarkS软件完成[20]遥 通过上
述分析袁 明确菌株功能基因的核酸序列及其编码
功能蛋白的氨基酸序列袁 为后续基因组注释提供
基础数据遥
1.3.4.3 基因组圈图绘制 采用 Circos软件绘制
短乳杆菌 JYX2的基因组图谱袁 从整体上呈现其
基因组结构特征遥 该图谱包括正负链基因定位尧
COG 功能注释尧GC 含量及基因组长度在内的多
维度分析结果[21]遥
1.3.4.4 基因的功能注释 通过整合 Diamond尧
blast2go和 hmmer3等工具袁 将短乳杆菌 JYX2预
测所得的蛋白质组序列与公共数据库 渊如 COG尧
GO和 KEGG冤进行系统比对袁从而完成基因功能
的注释工作[22]遥
1.3.4.5 毒力基因以及耐药基因预测 本研究以

Diamond作为比对工具袁 设定了 E-value 阈值是
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图 2 短乳杆菌 JYX2溶血性活性分析结果
Fig.2 The results of hemolytic activity analysis of L. brevis JYX2

培养时间
Culture time/h

图 1 短乳杆菌 JYX2对亚硝酸钠降解率的变化
Fig.1 Changes in the degradation rate of sodium nitrite

by L. brevis JYX2

1伊10-5袁通过将短乳杆菌 JYX2的预测基因序列与
综合抗生素抗性数据库渊CARD冤和毒力因子数据
库渊VFDB冤分别进行序列比对袁分析筛选出菌株中
潜在的耐药基因及毒力相关基因袁 为菌株安全性
评估提供依据[23]遥
1.3.5 短乳杆菌 JYX2亚硝酸盐还原酶预测 整

合 NR尧Swiss-Prot尧Pfam尧COG尧GO 及 KEGG 等多
个数据库资源袁采用生物信息学分析方法袁对短乳
杆菌 JYX2基因组中与亚硝酸盐还原酶功能相关
的基因进行全面挖掘与系统分析袁 明确该类基因
的序列特征及潜在功能遥
1.4 数据处理

本研究的数据处理与统计分析采用多软件协

同完成院使用 Excel 2021软件进行基础数据的整
理尧 计算与初步分析曰 采用 Origin 2021软件渊O鄄
riginLab Corp.袁 USA冤进行试验结果的图表绘制袁
以直观呈现数据特征曰借助 SPSS 20.0软件渊Inter鄄
national Business Machines Corp.袁 USA冤 对基因
相关数据开展统计分析袁 并通过显著性差异检验
中的方差分析验证数据结果的可靠性袁 确保统计
结论的科学性遥

2 结果与分析
2.1 短乳杆菌 JYX2的降解亚硝酸钠能力

短乳杆菌 JYX2对亚硝酸钠降解率如图 1所
示遥当培养时间达到 8~15 h时袁短乳杆菌 JYX2对
亚硝酸钠的降解速率最快曰培养 24 h时袁短乳杆
菌 JYX2对 MRS培养基中亚硝酸钠的降解率达到
98.72%袁之后趋于稳定遥这表明试验菌株短乳杆菌
JYX2对亚硝酸钠具有良好的降解能力遥

2.2 短乳杆菌 JYX2安全性
即使在同一种属内袁 菌株之间的基因组变异

可能导致其表型与特性呈现明显区别遥因此袁对每
一株新分离菌株均应开展独立的安全性评估袁而
不宜仅依据同种或同属菌株的已有安全性数据遥
通过系统性的检测与评价袁 能够更准确地确认菌
株的功能特性袁 并有效排除其潜在的生物安全风
险[24]遥

菌株安全性评估中袁 溶血活性检测是一项基
础性检测遥根据红细胞裂解程度和溶血环特征袁细
菌溶血现象可分为 琢尧茁与 酌 3种类型遥 琢-溶血为
不完全溶血袁通常于菌落周边形成绿棕色溶血环曰
茁-溶血属于完全溶血袁红细胞被彻底裂解袁菌落周
围呈现清晰透明的溶血区域曰酌-溶血则为无溶血
现象袁菌落周围既无绿棕色变化袁也未出现透明溶
血圈[25]遥

降亚硝酸盐菌株短乳杆菌 JYX2的全基因组测序及基因功能分析

渊a冤 渊b冤 渊c冤
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图 3 短乳杆菌 JYX2染色体的基因组图
Fig.3 Genome map of chromosome in L. brevis JYX2

抗生素 抑制圈的直径/mm 敏感度

链霉素 15.25 依 1.25 I
头孢氨苄 14.56 依 0.35 I
米诺环素 14.25 依 1.25 I
头孢唑林 21.24 依 0.65 S
阿米卡星 20.24 依 1.46 S
万古霉素 20.26 依 1.35 S
青霉素 21.23 依 1.26 S
庆大霉素 20.23 依 0.43 S
红霉素 24.52 依 0.23 S
氯霉素 21.23 依 0.54 S

表 1 短乳杆菌 JYX2的抗生素敏感性的试验结果
Table 1 Results of antibiotic sensitivity experiments

of L. brevis JYX2

注院R渊臆14 mm冤为耐药尧I渊14耀20 mm冤为中度敏感尧S渊逸20 mm冤为
敏感曰数值表示为平均值依标准差渊n=3冤遥

如图 3所示袁阳性对照金黄色葡萄球菌 ATCC
25923的菌落周围可见清晰的 茁-溶血环袁 大肠杆
菌 Nissle 1917渊阴性对照冤菌落周围出现了灰绿色
且边缘模糊的环带袁为 琢-溶血表现袁在培养 24 h
后袁短乳杆菌 JYX2菌落周围并未发现任何溶血现
象袁根据此现象可初步判定菌株短乳杆菌 JYX2较
为安全[26]遥

目前袁菌株抗生素耐药性问题日益严重遥作为
食品发酵剂袁 抗生素敏感试验也是菌株安全性评
价的重要组成部分遥 短乳杆菌 JYX2菌株抗生素
敏感性试验结果如表 1所示袁该菌株对于链霉素尧
头孢氨苄尧米诺环素表现出中度敏感袁并具有一定
耐受性曰而对于庆大霉素尧红霉素尧氯霉素等其它
抗生素均表现出敏感性遥 这表明该菌株耐药性较
弱袁安全性良好袁适合应用于后续的发酵食品研究[27]遥
2.3 短乳杆菌 JYX2基因组组成与信息

短乳杆菌 JYX2 染色体的基因组圈图如图 3
所示遥 短乳杆菌 JYX2的基因组由 1条环状闭合
的染色体渊图 3冤和 1个环状质粒组成遥 基因组学
分析结果表明袁 短乳杆菌 JYX2的基因组长度为
2 567 154 bp袁GC含量均值为 45.82%袁基因组整体
特征符合短促生乳杆菌属的典型遗传特征遥 基因
预测结果显示袁 该菌株基因组共编码 2 485个功
能基因袁 同时包含 65个 tRNA 基因尧15个 rRNA
基因和 27个 sRNA基因袁为菌株的遗传信息传递

与代谢调控提供了基础遥 编码基因长度分布分析
显示袁 其平均长度为 888.52 bp袁 其中长度逸500
bp的基因有 1 801个袁占编码基因总数的 72.48%曰
长度逸1 000 bp的基因有 815个袁占比 32.80%遥此
外袁重复序列注释结果显示袁该菌株基因组中串联
重复序列 14 个袁重复比例 0.09%曰散在重复序列
29个袁 重复比例 0.08%袁 重复序列占比整体较低
渊表 2冤遥
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不同类型
COG Type
图 5 短乳杆菌 JYX2 COG注释分类

Fig.5 Classification of L. brevis JYX2 COG annotations

数据库种类
Type

图 4 短乳杆菌 JYX2基因功能注释统计图
Fig.4 Functional annotation statistics

of L. brevis JYX2 gene

类型
基因长度/

bp 数量/个 重复比例/
%

基因平均长度 888.52 要 要
最短基因长度 90 要 要
最长基因长度 5 016 要 要
长度跃500 bp 要 1 800 要
长度跃1 000 bp 要 815 要
串联重复序列 要 14 0.09
散在重复序列 要 29 0.08

表 2 短乳杆菌 JYX2的基因组统计结果
Table 2 Genome statistics of L. brevis JYX2

注院野要冶表示该类别无对应统一数据遥

2.4 短乳杆菌 JYX2基因功能注释
基于对短乳杆菌 JYX2 的基因预测结果袁对

其编码序列执行了功能注释袁 图 4展示了短乳杆
菌 JYX2 在多种数据库中注释到的功能基因数
量袁其在 COG尧GO尧KEGG尧CAZY尧CARD 和 VFDB
数据库中分别注释到 1 926袁1 762袁1 823袁73袁180袁
217个功能基因遥
2.4.1 COG 数据库注释 COG 渊Clusters of or鄄
thologous groups of proteins冤数据库以已测序物种
的蛋白质序列为基础袁 经大规模序列比对和聚类
整合构建遥利用该数据库进行序列比对袁能够快速
完成预测蛋白的功能注释尧归类及进化分析袁为后
续的基因功能研究提供关键支撑[28]遥 本文采用 Il鄄
lumina和 PacBio联合测序策略对短乳杆菌 JYX2

进行全基因组测序袁 注释到的基因数量为 1 926
个 袁 其中有 COG 注释的基因占所有基因的
77.51%袁并被分配到 23个不同的功能组渊图 5冤遥
从功能分布来看袁 碳水化合物转运和代谢所占比
例最高 渊10.70%冤袁 其次为氨基酸转运和代谢
渊7.32%冤遥 脂质转运代谢渊4.93%冤尧能量生成与转
换渊4.62%冤以及核苷酸转运和代谢渊4.67%冤的占比
相对较低遥 为进一步阐明短乳杆菌 JYX2在遗传
水平上对亚硝酸盐降解的作用袁 分析发现了参与
无机离子转运和代谢的特定 COGs袁共注释到 100
个有关无机离子转运和代谢的基因袁 以及 102个
与辅酶转运和代谢相关的基因遥
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图 6 短乳杆菌 JYX2 GO注释分类
Fig.6 Classification of L. brevis JYX2 GO annotations

2.4.2 GO 数据库注释 对短乳杆菌 JYX2 基因
组编码的氨基酸序列进行 GO 渊Gene ontology冤数
据库比对与功能注释袁结果显示袁共有 1 762个基
因获得相应的功能注释信息袁 占该基因组预测基
因总数的 70.91%渊图 6冤遥 依据序列相似性匹配的

质量袁 这些注释基因可划分为 3个主要类别遥 其
中袁归属于分子功能渊Molecular function冤这一类的
GO条目数量最多袁相关基因达 1 419 个袁其次是
细胞组成渊896个冤袁以及生物过程渊816个冤遥

2.4.3 KEGG 数据库注释 将短乳杆菌 JYX2 基
因组数据在 KEGG数据库进行分析袁 结果如图 7
所示遥 该菌株共有 1 741个基因获得了 KEGG注
释袁并根据功能分为 6类代谢途径[29]遥 基因组注释
结果显示袁短乳杆菌 JYX2的基因可归为 6大功能
类别袁各类别基因数量分别为院代谢类 1 258 个尧
环境信息处理类 161个尧遗传信息处理类 177个尧
细胞过程类 82个尧人类疾病类 110个及有机系统
类 35个袁其中袁代谢类基因数量占比最高袁是该菌
株功能基因的核心组成部分遥在代谢类基因内部袁
功能细分结果显示院 全局图谱与总览图谱相关基
因数量最多袁 达 490个袁 丰度在代谢子类中居首
位曰具体而言袁在代谢相关基因中袁注释结果显示院
与碳水化合物代谢相关的基因有 196个袁 与辅助
因子及维生素代谢相关的有 107个袁 参与氨基酸
代谢过程的有 88个袁涉及聚糖生物合成与代谢的
有 77个[30]遥 在环境信息处理类别中袁注释到膜运
输功能的基因数量最多袁达 91个曰遗传信息处理

类别中则以翻译相关基因数量居首袁共 83个遥 以
上分析表明袁短乳杆菌 JYX2在碳源利用尧蛋白质
合成及跨膜转运等环节具有突出的遗传特征袁其
较强的物质代谢与转运潜能袁 为解释该菌株能够
降解复杂大分子并生成多种功能性代谢产物提供

了关键的基因组学参考依据遥
2.4.4 CAZY数据库注释 利用 bCAN碳水化合
物活性酶渊CAZy冤注释算法对短乳杆菌 JYX2进行
CAZy注释分析[31]遥 碳水化合物活性酶渊Carbohy鄄
drate-active enzymes袁CAZymes冤 是一类功能多样
的酶系袁依据其结构特征与催化功能的差异袁可划
分为 6类核心蛋白质家族袁具体包括院负责催化糖
苷键水解反应的糖苷水解酶 渊Glycoside hydro鄄
lases袁GHs冤袁参与糖基转移反应以合成糖苷键的糖
基转移酶渊Glycosyltransferases袁GTs冤袁通过非水解
方式断裂多糖中特定化学键的多糖裂合酶

渊Polysaccharide lyases袁PLs冤袁 能够催化碳水化合
物分子中酯键水解的碳水化合物酯酶渊Carbohy鄄
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功能分类
Function class

图 8 短乳杆菌 JYX2 CAZY注释分类
Fig.8 Classification of L. brevis JYX2 CAZY annotations

基因数量
Number of genes

图 7 短乳杆菌 JYX2 KEGG注释分类
Fig.7 Classification of L. brevis JYX2 KEGG annotations

drate esterases袁CEs冤袁不具备催化活性却可通过结
合碳水化合物辅助酶促反应的碳水化合物结合模

块渊Carbohydrate-binding modules袁CBMs冤袁还包括
通过氧化还原反应辅助碳水化合物代谢的辅助氧

化还原酶渊Auxiliary activities袁AAs冤遥如图 8所示袁
在对碳水化合物活性酶的分类注释中袁 短乳杆菌
JYX2基因组以糖苷水解酶渊GH冤编码基因数量最
多袁共计 37个曰碳水化合物酯酶渊CE冤相关基因次
之袁为 18个遥相比之下袁与辅助氧化还原酶及碳水
化合物结合模块相关的基因则较为有限遥
2.4.5 CARD数据库注释 CARD渊Comprehensive
antibiotic resistance database冤 作为当前公认的综
合性细菌耐药基因数据库袁 被用于本研究的耐药
性分析遥 基于序列 Identity逸45%及 Coverage逸
70%的筛选阈值 [32-33]袁通过该数据库对短乳杆菌
JYX2进行注释袁鉴定出该菌株可能携带的耐药基
因遥结果如表 3所示袁该数据库注释到 3个可能的
耐药基因信息袁包括艾法霉素抗生素尧夫西丹抗生
素和利福霉素抗生素遥 在上述常见抗生素敏感性
试验中的抗生素种类袁 在该筛选条件下未被注释

到袁与试验结果一致遥由表 3可知袁短乳杆菌 JYX2
耐药基因相对较少袁菌株安全性相对较高袁关于被
CARD数据库注释到的 3种耐药分类基因信息是
否有相应的耐药表征值得深入研究遥
2.4.6 VFDB数据库注释 毒力因子数据库渊Vir鄄
ulence factors database袁VFDB冤 是一个专门收集尧
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基因编号 耐药分类 AMR基因家族 一致性/%
Gene1454 艾法霉素抗生素 耐艾法霉素 EF-Tu 75.7
Gene1822 夫西丹抗生素 抗生素抗性 fusA 71.1
Gene1827 利福霉素抗生素 利福霉素抗性 RNA聚合酶 茁亚基渊rpoB冤 71.8

表 3 短乳杆菌 JYX2 CARD注释结果
Table 3 Results of L. brevis JYX2 CARD annotation

整理并系统呈现病原菌毒力因子相关信息的综合

性在线资源平台遥 依据 VFDB核心数据库所设定
的标准渊序列一致性逸80%袁覆盖度逸70%冤 [28]袁对
217个候选毒力基因进行筛选袁 未发现符合上述
条件的毒力因子遥 进一步针对短乳杆菌 JYX2的
溶血性毒力因子进行检测袁 结果显示该菌株中不
存在溶血性毒力因子袁 该生物信息学分析结果与
图 2所示的溶血性试验结论一致袁 进一步说明了
该菌株的安全性较高遥
2.5 短乳杆菌 JYX2 编码亚硝酸盐还原酶基因
预测分析

亚硝酸盐降解通常包括酸降解和酶降解袁对
短乳杆菌 JYX2 的全基因组序列袁 本研究利用
NR尧Swiss -Prot尧Pfam尧COG尧GO 及 KEGG 等多个
数据库进行系统的功能注释与分类分析遥 经过进
一步的信息挖掘袁 表明短乳杆菌 JYX2的基因组
中未检测到亚硝酸还原酶基因袁 推测其降解作用
可能依赖于其它酶或降解机制[34]遥

3 结论与讨论
综上袁 本研究中发现短乳杆菌 JYX2对 MRS

肉汤中的亚硝酸钠具有高效降解能力遥 根据试验
菌株的全基因组测序结果袁 分析得到了短乳杆菌
JYX2的基因组基本信息袁通过与多种数据库的比
对袁 对该菌株进行基因组基本信息解析和基因功
能注释遥通过溶血性和抗生素敏感性试验测定袁表
明该菌株不具有溶血性袁对庆大霉素尧红霉素尧氯
霉素等抗生素敏感袁 说明菌株相对安全遥 通过
CARD数据库和 VFDB数据库比对分析袁 发现短
乳杆菌 JYX2仅有 3个耐药基因袁 进一步表明其
安全性较高遥 信息挖掘分析结果显示袁 短乳杆菌
JYX2的基因组中未检测到亚硝酸还原酶基因袁推
测可能是其它酶或降解作用所致遥综上袁短乳杆菌
JYX2具有良好的降解亚硝酸盐功能和菌株安全

性袁可用作发酵食品中亚硝酸盐消减的发酵菌剂遥
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Whole Genome Sequencing and Gene Function Analysis of the Nitrite-Lowering
Strain Levilactobacillus brevis JYX2

LI Wei袁 GUO Hui袁 DONG Naihui袁 REN Ying袁 LIN Xinping袁 JI Chaofan袁 ZHANG Sufang*

渊SKL of Marine Food Processing & Safety Control袁 National Engineering Research Center of Seafood袁
Collaborative Innovation Center of Seafood Deep Processing袁 School of Food Science and Technology袁

Dalian Polytechnic University袁 Dalian 116034袁 Liaoning冤

Abstract A nitrite-degrading strain袁 Levilactobacillus brevis JYX2袁 was isolated from naturally fermented sauerkraut in
Northeast China袁 and its safety was evaluated through hemolysis test and antibiotic susceptibility test. To elucidate the
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genomic characteristics of L. brevis JYX2 and its nitrite degradation-related genes袁 Pacbio third-generation sequencing
and Illumina second-generation sequencing technologies were employed for whole-genome sequencing. Based on the ob鄄
tained sequences袁 gene prediction and functional annotation analysis were conducted through COG袁 GO袁 and KEGG
databases. Meanwhile袁 the safety of L. brevis JYX2 was analyzed using the CARD and VFDB databases. The results
showed that L. brevis JYX2 could degrade up to 98.72% of sodium nitrite in the culture medium after 24 h of incubation
in MRS medium containing 100 滋g/mL sodium nitrite. And the strain exhibited no hemolytic activity and demonstrated
high sensitivity to antibiotics such as gentamicin袁 erythromycin袁 and chloramphenicol 渊with inhibition zone diameters 逸
20 mm冤袁 indicating a favorable safety profile. The genome of L. brevis JYX2 was composed of a circular closed DNA
and a circular plasmid袁 with a genome length of 2 567 154 bp and a GC content of 45.82%. A total of 2 485 coding
genes袁 65 tRNA genes袁 15 rRNA genes袁 and 27 sRNAs were predicted. Furthermore袁 1 926袁 1 762袁 1 823袁 73袁 180袁
217 functional genes were annotated in COG袁 GO袁 KEGG袁 CAZY袁 CARD and VFDB databases袁 respectively. Further
analysis revealed that no nitrite reductase gene was detected in the genome of L. brevis JYX2袁 suggesting that its nitrite
degradation may rely on other enzymes or mechanisms. Additionally袁 predictive analyses of virulence and resistance genes
further confirmed the safety of the L. brevis JYX2 strain. In conclusion袁 L. brevis JYX2 exhibits both functional efficacy
and safety袁 making it a suitable candidate as a fermentation agent for nitrite reduction in fermented foods.
Keywords Levilactobacillus brevis曰 whole genome sequencing曰 sodium nitrite曰 gene function annotation曰 sauerkraut
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