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李正军  博士，北京化工大学教授，博士生导师，主要从事代谢工程与合成生物学

领域的教学科研工作，以目标导向的新型细胞工厂构建为主线，针对组合生物合成

网络的关键科学问题开展研究，开发出一系列能够利用木糖和乙酸等非常规碳源为
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等项目 10 余项，在 Metab Eng 等期刊发表 SCI 论文 30 余篇，申请发明专利 13 项，
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摘  要 : 海生杆菌属首次于 1997 年鉴定，迄今包括 18 个物种，其中 10 个已完成全基因组序列测定。文中总结

了海生杆菌属的菌种特征，并从碳源利用、聚羟基脂肪酸酯代谢和芳香族化合物降解三个方面对基因组测序数据

进行了分析。研究发现，海生杆菌属具有完整的糖酵解途径和三羧酸循环，缺乏木糖利用基因。所有海生杆菌属

菌种均含有Ⅰ型和Ⅲ型聚羟基脂肪酸酯合成酶的编码基因，表明该菌属可能具有普遍的聚羟基脂肪酸酯合成能力。

海生杆菌属含有芳香族化合物的降解途径，苯、苯酚和苯甲酸可由不同的酶催化生成邻苯二酚，再由邻位断裂途径

降解为 3-酮己二酸，邻苯二酚也可由间位断裂途径降解为丙酮酸和乙酰辅酶 A。基因组测序数据分析加深了对海生

杆菌属代谢特征的认识，提示该菌属在聚羟基脂肪酸酯合成和海洋芳香族污染物治理方面有一定的应用前景。 

关键词 : 海生杆菌属，基因组，测序，聚羟基脂肪酸酯，芳香族化合物 

Analysis of the genome sequencing data of the 
Marinobacterium genus 

Mengru Wang, Wei Xi, and Zhengjun Li 
College of Life Science and Technology, Beijing University of Chemical Technology, Beijing 100029, China 

Abstract:  The marine genus Marinobacterium was first identified in 1997, and a total of 18 species have been characterized 

·微生物组测序与分析专题·



 
ISSN 1000-3061  CN 11-1998/Q  生物工程学报  Chin J Biotech 

 
 

http://journals.im.ac.cn/cjbcn 

2696 

so far, 10 of which have published whole-genome sequencing data. This article summarizes the characteristics of 

Marinobacterium genus and analyzes the genome sequencing data related to the carbon source utilization, 

polyhydroxyalkanoate metabolism, and aromatic compounds degradation. The Marinobacterium species possess the complete 

glycolysis pathway and tricarboxylic acid cycle, yet lack genes involved in xylose utilization. All strains of the 

Marinobacterium genus contain the genes encoding for the typeⅠand type Ⅲ polyhydroxyalkanoate synthases, suggesting 

that the genus may have ability of polyhydroxyalkanoate accumulation. The Marinobacterium species contain the degradation 

pathways of aromatic compounds. Benzene, phenol and benzoic acid can be degraded into catechol via different enzymes, 

subsequently catechol is converted to 3-ketoadipate through the ortho-cleavage pathway. Alternatively, catechol can be 

degraded into pyruvate and acetyl-CoA. The analysis of genome sequencing data of the Marinobacterium genus provides 

in-depth understanding of the metabolic characteristics, indicating that the genus may have certain applications in the synthesis 

of polyhydroxyalkanoate and the removal of marine aromatic compounds. 

Keywords:  Marinobacterium, genome, sequence, polyhydroxyalkanoate, aromatic compounds 

海洋占据了地球表面的绝大部分，其中蕴含

着非常丰富的生物资源。能够在海洋环境中生活

的微生物包括细菌、放线菌、蓝细菌、真菌和微

藻等多种类群，据估计种类达 2 亿–10 亿种[1]。海

洋微生物参与了海洋环境中的物质和能量循环，

对维持海洋系统的生态平衡发挥了重要作用。由

于海洋环境的多变性、开放性和复杂性，海洋微

生物在长期进化过程中形成了适应寡营养、低温、

高压和高盐等极端环境的特殊机制，具有很高的

生理代谢多样性、遗传多样性和物种多样性。从

海洋微生物中筛选结构新、活性优的生理活性物

质和新型降解酶类，已经成为相关领域的研究热

点[2-3]。开发利用海洋微生物资源，能够为新材料、

新能源和新药的生产提供更多研究思路。 

海洋微生物常见的种类包括弧菌属 Vibrio、假

单胞菌属 Pseudomonas、螺菌属 Spirillum、微球

菌属 Micrococcus 和链霉菌属 Streptomyces 等[4]。海

生杆菌属 Marinobacterium 最初是 González 等于

1997 年鉴定，属于变形菌门、γ 变形菌纲、海洋

螺菌目、海洋螺菌科。该菌属均为革兰氏阴性细

菌，细胞为杆状，大多数菌种的最适生长 pH 7–8、

NaCl 浓度约 3%、温度约 30 ℃，能够利用糖类、

脂肪酸、芳香族化合物和氨基酸等生长[5]。代表

菌种是乔治亚海生杆菌 Marinobacterium georgiense，

能够利用糖类、氨基酸和苯酚、苯甲酸等芳香族

化合物以及香豆酸、肉桂酸等木质素相关化合物

作为唯一碳源生长[5]。芳香族化合物结构稳定，不

易分解，在一定条件下具有致癌、致畸和致突变

性。多种微生物具有芳香族化合物降解能力，是

去除环境中芳香族污染物最有效、经济和安全的

方法[6]。能够代谢芳香族化合物生长的海生杆菌

属可能在海洋芳香族污染物的自然消减中发挥

作用。 

到目前为止，海生杆菌属已经扩展到 18 个菌

种[5,7-23]，部分具有在细胞内合成聚-3-羟基丁酸酯

(Poly-3-hydroxybutyrate，PHB) 的能力。PHB 是

发现最早、结构最简单、研究最多的聚羟基脂肪

酸酯 (Polyhydroxyalkanoate，PHA)。PHA 由微生

物在生长代谢不平衡条件下在细胞内合成，具有

类似塑料的材料学性质，可生物降解，应用前景

广泛[24]。PHA 的生产菌种主要包括罗氏真氧菌

Ralstonia eutropha 、 嗜 水 气 单 胞 菌 Aeromonas 

hydrophila、恶臭假单胞菌 Pseudomonas putida 和

盐单胞菌 Halomonas 等[25]，其中盐单胞菌能在高

盐条件下进行不灭菌发酵生产 PHA，能够显著降

低生产成本，正在进行工业化试生产[26]。开发新

的 PHA 生产菌，从而拓宽底物利用范围、提高发

酵产量、获得新型 PHA 材料等，对于促进 PHA

的产业化应用具有重要意义。 

影响微生物适应环境和发挥功能的因素有很

多，营养元素中的碳源尤为重要。本文系统总结

了海生杆菌属的菌种特征，对已完成基因组测序



 
 

王梦汝 等/海生杆菌属的基因组测序数据分析 
 

 

☏：010-64807509 ：cjb@im.ac.cn 

2697

的 10 个物种的基因组数据进行了分析，重点研究

了碳源代谢、PHA 合成与降解、芳香族化合物降

解等基因的分布情况。基因组测序数据的分析表

明，海生杆菌属普遍具有 PHA 代谢和芳香族化合

物降解的基因，值得进行深入的分子生物学与代

谢工程研究，有望在聚羟基脂肪酸酯合成和海洋

芳香族污染物治理领域发挥重要作用。 

1  材料与方法 

1.1  数据库和软件 

海生杆菌属的基因组数据信息来源于 NCBI

数 据 库  (National Center for Biotechnology 

Information，https://www.ncbi.nlm.nih.gov/)。系统

发育树分析使用软件 MEGA (版本 7.0)[27]，基因

组数据的保存和分析等使用软件 SnapGene (版本

4.3.6)[28]。 

1.2  系统发育树分析 

在 NCBI 数据库中检索海生杆菌属各菌种的

16S rRNA 序列和 PHA 合成酶的氨基酸序列。使

用 MEGA 软件的 Neighbor-Joining 法[27]对 16S rRNA

序列和 PHA 合成酶的氨基酸序列构建相应的系

统发育树。 

1.3  碳源代谢相关基因分析 

利用 SnapGene 软件[28]，结合 NCBI 的 Blast 

功能，分析碳源利用途径中关键酶编码基因在海

生杆菌属基因组中的分布情况。具体包括糖酵解

途径中的 6-磷酸果糖激酶 (6-phosphofructokinase)、

丙酮酸激酶 (Pyruvate kinase)，磷酸戊糖途径中的

6- 磷 酸 葡 萄 糖 脱 氢 酶  (Glucose-6-phosphate 

dehydrogenase，G6P dehydrogenase)、6-磷酸葡萄

糖酸内酯酶 (6-phosphogluconolactonase)、6-磷酸

葡 萄 糖 酸 脱 氢 酶 (6-phosphogluconate 

dehydrogenase)，Entner-Doudoroff (ED) 途径的磷

酸 葡 萄 糖 酸 脱 水 酶 (Phosphogluconate 

dehydratase)、2-酮-3 脱氧-6-磷酸葡萄糖酸醛缩酶

(2-dehydro-3-deoxy-phosphogluconate aldolase ，

KDPG aldolase)，乙酸代谢相关的乙酰辅酶 A 合

成酶 (Acetate-CoA synthase)、乙酸激酶 (Acetate 

kinase) 、 磷 酸 乙 酰 基 转 移 酶  (Phosphate 

acetyltransferase)，以及丙酮酸代谢相关的丙酮酸

脱氢酶 (Pyruvate dehydrogenase)、丙酮酸氧化酶

(Pyruvate oxidase) 等。 

1.4  聚羟基脂肪酸酯代谢相关基因分析 

聚羟基脂肪酸酯代谢相关基因的分析方法如

1.3 所 述 ， 分 析 的 酶 包 括 PHA 合 成 酶  (PHA 

synthase)和 PHA 降解酶 (PHA depolymerase)。 

1.5  芳香族化合物降解相关基因分析 

芳香族化合物降解相关基因的分析方法如 1.3

所述，分析的酶包括催化苯生成邻苯二酚的苯酚羟

化酶 (Phenol hydroxylase)，催化苯甲酸生成邻苯二

酚 的 苯 甲 酸 -1,2- 双 加 氧 酶  (Benzoate 

1,2-dioxygenase)，催化邻苯二酚生成 3-酮己二酸的

邻苯二酚 1,2-双加氧酶 (Catechol 1,2-dioxygenase)、

黏糠酸环异构酶 (Muconate cycloisomerase)、黏

糠酸内酯异构酶(Muconolactone delta-isomerase)、

3-酮己二酸烯醇内酯酶 (3-oxoadipate enol-lactonase)，

催化邻苯二酚生成丙酮酸和乙酰辅酶 A 的邻苯二

酚 2,3-双加氧酶 (Catechol 2,3-dioxygenase)、2-羟基

黏糠酸半醛脱氢酶 (2-hydroxymuconic semialdehyde 

dehydrogenase) 、 4- 草 酰 巴 豆 酸 互 变 异 构 酶

(4-oxalocrotonate tautomerase) 等。 

2  结果与分析 

2.1  海生杆菌属的特征与基因组测序 

到目前为止，海生杆菌属共发现并鉴定了 18 个

物种，表型等信息归纳总结如表 1 所示，其中已

完成基因组测序的菌种有 10 个。海生杆菌属有

16 个菌种为好氧菌，2 个菌种为兼性厌氧菌。值

得注意的是，有 8 个菌种在鉴定时发现具有在细

胞内合成 PHB 的能力。 

在 NCBI 检索共得到 30 个完成基因组序列测

定的海生杆菌属菌株，其中 19 个没有确定的菌种
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归属。10 个已完成测序的菌种中，只有 M. stanieri

包括 2 个菌株，编号分别为 DSM7027 和 S30。本

文选择 10 个具有确定物种归属的海生杆菌属  

菌株的基因组序列进行分析，其中 M. stanieri 选

择模式菌株 DSM7027，详细信息如表 2 所示。

10 种细菌的基因组的大小差距比较大，最小的基

因组为 3 653 180 bp (M. halophilum)，最大的基因组

为 5 568 156 bp (M. lutimaris)。海生杆菌属的 tRNA

种类比较多，有 8 个菌株的 tRNA 种数都超过了 60 种，

rRNA 和 ncRNA 种类比较少，都低于 10 种。基因组

的 GC 含量在 (54.9–58.8) mol%之间。 

2.2  海生杆菌属的 16S rRNA 系统发育分析 

对已经鉴定的所有 18 个海生杆菌属菌种的

模 式 菌 株 16S rRNA 与 同 为 海 洋 细 菌 的

Marinobacter 属和 Neptunomonas 属相关菌株进行

系统发育树分析，结果如图 1 所示。整体来看，

海生杆菌属与 Neptunomonas 属亲缘关系较近，其

中 M. marisflavi 与 Neptunomonas 属亲缘关系最

近，海生杆菌属与 Marinobacter 属亲缘关系相对较

远。海生杆菌属内，M. rhizophilum、M. aestuarii 和

M. profundum 之间的亲缘关系比较近，M. georgiense

和 M. halophilum 之间的亲缘关系比较近。 

2.3  海生杆菌属的碳源利用途径分析 

了解碳源利用途径对研究微生物的生长和代

谢特征以及应用开发具有重要意义。基于基因组

测序数据对海生杆菌属的碳源利用途径进行分

析，糖酵解途径、磷酸戊糖途径、ED 途径以及

乙酸和丙酮酸代谢的部分关键酶基因座位如表 3 所

示。海生杆菌属中 9 个菌种含有糖酵解途径的  

6-磷酸果糖激酶，全部菌种都含有丙酮酸激酶。

磷酸戊糖途径和 ED 途径的关键酶，包括 6-磷酸

葡萄糖脱氢酶、6-磷酸葡萄糖酸内酯酶、磷酸葡

萄糖酸脱水酶、KDPG 醛缩酶，在 6 个菌种中有

发现，在 M. georgiense、M. halophilum、M. stanieri

和 M. jannaschii 等 4 个菌种中缺失。10 个菌种都

没有发现催化 6-磷酸葡萄糖酸生成 5-磷酸核酮糖

的 6-磷酸葡萄糖酸脱氢酶，提示它们不能将葡萄

糖单独通过磷酸戊糖途径进行分解。乙酸代谢方

面，全部菌种都能找到乙酰辅酶 A 合成酶、乙酸

激酶和磷酸乙酰基转移酶，表明海生杆菌属具有

利用乙酸的能力，且两条乙酸利用途径同时存在。

海生杆菌属都含有丙酮酸脱氢酶和完整的柠檬酸

循环。五碳糖利用方面，没有发现与木糖代谢相

关的木糖异构酶 (Xylose isomerase) 和木糖脱氢

酶 (Xylose dehydrogenase) 等，提示海生杆菌属

不具有发酵木糖的能力。 

2.4  海生杆菌属的聚羟基脂肪酸酯代谢分析 

根据海生杆菌属的菌种鉴定文献，8 个菌种

具有 PHB 合成能力(表 1)。微生物可以利用糖类

和脂肪酸等不同碳源经由多种代谢途径形成羟基

酯酰辅酶 A 单体，再由 PHA 合成酶催化合成聚

酯。PHA 合成酶的性质决定了聚合物的单体组成、

比例和分子量等，是 PHA 合成途径的最关键酶。

PHA 合成酶根据其结构、亚基组成和底物特异性

等可分为 4 种类型。对来源于假单胞菌的 PHA 合

成酶进行定向进化，实现了 2-羟基酯酰辅酶 A 单

体的聚合，合成出乳酸和 3-羟基丁酸共聚酯、乳

酸和乙醇酸共聚酯等[29-30]。PHA 分解再利用的第

一步是由 PHA 降解酶催化聚合物酯键水解释放

羟基脂肪酸单体。本文重点关注在天然能够合成

聚酯的菌种中普遍存在的 PHA 合成酶和 PHA 降

解酶，对海生杆菌属基因组测序数据进行分析，

相关基因座位如表 4 所示。海生杆菌属的全部菌

种都含有 2–3 个 PHA 合成酶，对其与 4 种类型

PHA 合成酶的代表进行系统发育树分析 (图 2)，

结果发现 9 个菌种都分别含有 3 个 PHA 合成酶，

其中 2 个为Ⅰ型，1 个为Ⅲ型。Ⅲ型合成酶包含 2 个

亚基，编码基因形成一个操纵子转录，并且毗邻

PHA 合成阻遏蛋白。海生杆菌属的 2 个Ⅰ型 PHA

合成酶之间的序列一致性较低，系统发育树中  

2 个Ⅰ型 PHA 合成酶 PhaC1 和 PhaC2 位于相对 

独立的分支中，提示其可能属于旁系同源。海生

杆菌属的 PHA 合成酶组成和分布情况与同为 
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图 1  海生杆菌属的 16S rRNA 系统发育树 

Fig. 1  Neighbor-joining tree based on 16S rRNA gene sequences showing the phylogenetic relationships of the 
Marinobacterium genus and some other related taxa. Escherichia coli ATCC 11775T (X80725) was used as the outgroup. The 
GenBank accession numbers were in the parentheses after bacterial names. Numbers at the branch ends are the bootstrap 
values based on 1 000 replicates. The scale bar indicates the number of nucleotide substitution per site. 
 
 
 

海洋细菌的 Neptunomonas 属十分类似，与罗氏真

氧菌、嗜水气单胞菌和恶臭假单胞菌等传统 PHA

生产菌有很大差别[31]。此外，海生杆菌属普遍存

在 PHA 降解酶基因，表明其具有重新分解利用细

胞内积累的聚羟基脂肪酸酯的能力，不过有 3 个

菌种的 PHA 降解酶基因没有找到，可能与基因组

测序数据的质量有关。 

2.5  海生杆菌属的芳香族化合物代谢分析 

作为海生杆菌属的代表菌种，乔治亚海生杆

菌能够利用苯酚等芳香族化合物作为唯一碳源生

长[5]。基于基因组测序数据对海生杆菌属的芳香

族化合物降解途径进行分析，发现该菌属普遍具

有苯、苯酚和苯甲酸的降解途径 (表 5)。芳香族

化合物经过以邻苯二酚为中间代谢物的途径进行 
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图 2  海生杆菌属 PHA 合成酶及其他代表性 PHA 合成酶的发育树 

Fig. 2  Phylogenetic tree of the PHA synthases from the Marinobacterium genus and related taxa using amino acid sequence. 
The GenBank accession numbers were in the parentheses after bacterial names. Numbers at the branch ends are the bootstrap 
values based on 1 000 replicates. The scale bar indicates the number of amino acid substitution per site. 
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降解，相关基因以基因簇的形式存在。苯和苯酚

由苯酚羟化酶催化生成邻苯二酚；苯甲酸由苯甲

酸-1,2-双加氧酶催化生成邻苯二酚。邻苯二酚经

由邻位断裂途径降解为 3-酮己二酸，或者由间位

断裂途径降解为丙酮酸和乙酰辅酶 A。邻位断裂

途径包括 4 个酶：邻苯二酚 1,2-双加氧酶、黏糠

酸环异构酶、黏糠酸内酯异构酶和 3-酮己二酸烯

醇内酯酶；3-酮己二酸可以进一步与辅酶 A 缩合，

再分解成琥珀酸和乙酰辅酶 A，从而进入三羧酸

循环被彻底氧化。间位断裂途径包括邻苯二酚

2,3-双加氧酶、2-羟基黏糠酸半醛脱氢酶、4-草酰

巴豆酸互变异构酶等 7 个酶，将邻苯二酚降解为

丙酮酸和乙酰辅酶 A，再进入三羧酸循环氧化。

据报道，同为海洋细菌的 Neptunomonas 属也有芳

香族化合物的降解途径，邻苯二酚由间位断裂途

径降解[31]。在某些假单胞菌中，可以同时具有邻

位断裂和间位断裂两条途径，在高浓度苯甲酸底

物存在时，两条途径能够同时发挥降解作用[32]。

海生杆菌属具体的芳香族化合物降解能力需要进

一步实验研究。 

3  结论 

本文总结了海生杆菌属已鉴定的 18 个菌种

的特征，并对其中 10 个完成基因组测序的数据进

行了分析。研究结果发现，海生杆菌属普遍含有

聚羟基脂肪酸酯合成酶和降解酶基因，表明该菌

属可能具有聚羟基脂肪酸酯合成能力，后续选择

合适的菌株建立遗传操作方法和代谢工程改造，

有望开发能够在海洋高盐条件下生产聚羟基脂肪

酸酯的新型底盘细胞。另外，基因组测序数据分

析还表明，海生杆菌属具有降解芳香族化合物的

相关酶类，含有将苯、苯酚和苯甲酸等经邻苯二

酚中间体降解的代谢途径，具有在海洋环境中降

解芳香族化合物的功能。本研究加深了对海生杆

菌属基因组特征的认识，为该菌属在聚羟基脂肪

酸酯合成和海洋芳香族化合物污染治理等方面的

应用提供了研究基础。 
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