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摘   要：细菌耐药性已成为全球关注的重大公共卫生问题。接合转移是耐药质粒快速传播的重要

方式，其中Ⅳ型菌毛在此过程中发挥着重要的作用。Ⅳ型菌毛具有黏附作用，能够使细菌黏附在

宿主细胞和其他介质表面，帮助细菌形成生物被膜、细菌聚集体和微菌落，是细菌在液体中接合

转移的重要因素。PilV 蛋白是 R64 质粒Ⅳ型菌毛尖端黏附素，可以识别细菌细胞膜上的脂多糖

(lipopolysaccharide, LPS)。重排子(shufflon)结构是多重 DNA 倒位系统，可使 PilV 蛋白多样化，进

而影响细菌液体接合转移过程中的受体菌识别和接合转移频率。重排子结构最先发现存在于 IncI1
质粒 R64，后陆续在 IncI2、IncK、IncZ 质粒以及伤寒沙门氏菌致病岛中被发现，其主要由 A、B、
C、D 这 4 个片段及特异性重组位点 sfx 组成，受其下游重组酶基因 rci 的调控，不同质粒的重排

子结构存在一定的差异。近期备受关注的可转移多黏菌素耐药基因 mcr-1 主要位于 IncI2 型质粒上，

重排子可能是其快速传播的原因之一。本文综述了质粒介导重排子的发现、结构、功能和流行，

期望基于对重排子更全面深入地了解，能够为耐药质粒的传播机制和控制策略研究提供理论基础。 
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Abstract: Antimicrobial resistance has become a major public health issue of global concern. 
Conjugation is an important way for fast spreading drug-resistant plasmids, during which the 
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type  pili plays an important role. Type  pili can adhere on the surfaces of host cell and Ⅳ Ⅳ

other medium, facilitating formation of bacterial biofilms, bacterial aggregations and 
microcolonies, and is also a critical factor in liquid conjugation. PilV is an adhesin-type protein 
found on the tip of type  pili encoded by plasmid R64, and can recognize the Ⅳ

lipopolysaccharid (LPS) molecules that locate on bacterial membrane. The shufflon is a 
clustered inversion region that diversifies the PilV protein, which consequently affects the 
recipient recognition and conjugation frequency in liquid mating. The shufflon was firstly 
discovered on an IncI1 plasmid R64 and has been identified subsequently in plasmids IncI2, 
IncK and IncZ, as well as the pathogenicity island of Salmonella typhi. The shufflon consists 
of four segments including A, B, C, and D, and a specific recombination site named sfx. The 
shufflon is regulated by its downstream-located recombinase-encoding gene rci, and different 
rearrangements of the shufflon region in different plasmids were observed. Mobile colistin 
resistance gene mcr-1, which has attracted substantial attentions recently, is mainly located in 
IncI2 plasmid. The shufflon may be one of the contributors to fast spread of mcr-1. Herein, we 
reviewed the discovery, structure, function and prevalence of plasmid mediated shufflon, 
aiming to provide a theoretical basis on transmission mechanism and control strategy of 
drug-resistant plasmids. 
Keywords: shufflon; pilV; conjugation; type  pili; drugⅣ -resistant plasmids 

 
细菌对抗生素的耐药现象日益严重，多重

耐药菌的快速扩散严重影响了抗生素在临床

抗感染治疗中的效果，尤其治疗多重耐药革兰

阴性菌的手段有限，因其对人类健康有着较

大威胁而受到了全球的广泛关注 [1-2]。随着碳

青霉烯耐药肠杆菌科细菌(carbapenem-resistant 

Enterobacteriaceae, CRE)的广泛流行，人们重新

将多黏菌素作为临床治疗 CRE 感染的“最后一

道防线”药物，但质粒介导的可转移多黏菌素耐

药基因 mcr-1 的出现和快速扩散导致该防线面

临被攻破的风险[3-4]。革兰阴性菌通过获得外源

耐药基因对多数药物产生耐药性，这些耐药基

因主要位于质粒上，其快速水平转移是耐药性

蔓延的重要原因之一。在水平传播中，细菌的

接合转移是最主要的发生方式[5]。因此，深入

理解细菌耐药性传播的生物学规律有助于制定

有效的防控策略从而遏制细菌耐药性的发展。 

接合转移是供体菌的质粒通过细菌之间的

接触传递至受体菌的过程，接合转移过程由Ⅳ

型分泌系统(type  secretion system, T4SSⅣ )介
导[6-7]。Ⅳ型菌毛是一套独立存在于多种细菌表

面的系统，在细菌致病过程中发挥重要作用。它

能够使细菌进行抽搐或滑动运动；有利于细菌黏

附于宿主和其他物体表面；帮助细菌形成生物

膜、生物聚集体和微菌落；此外还参与细胞侵袭、

电子转移、噬菌体和 DNA 摄取等过程[7-8]。 

R64 质粒是携带Ⅳ型菌毛的经典质粒，共

有 12 个 pil 基因编码Ⅳ型菌毛系统，对细菌在

液体中的接合起决定性作用，其中 pilV 基因编

码菌毛尖端的黏附素，能够识别细菌表面的

LPS，因而 pilV 基因对液体接合转移过程中的

受体识别有着重要作用 [9-12]。重排子(shufflon)

最早于 R64 质粒上发现，是临近 pilV 基因的多

重 DNA 倒位系统，控制 pilV 变体的多样性使

细菌产生不同的黏附素，介导供体菌和多种不

同受体菌的接合[13-14]。有学者将 shufflon 失活

后，发现质粒在液体中向受体菌的转移频率明

显下降，表明 shufflon 对于接合转移有着重要
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的作用[15]。基于上述背景，本文综述了 shufflon

的发现、结构和功能，旨在更全面地了解

shufflon 对耐药质粒传播的作用。 

1  Shufflon 的生物学特征 

1.1  Shufflon 的发现 
1986 年，Komano 等首次用 EcoR Ⅰ对 R64

质粒进行酶切，发现有 2 个与质粒 DNA 摩尔质

量比不相等的片段，将包含这 2 个区域的 DNA

进行克隆并用不同酶消化后，发现质粒 DNA 是

6 种或更多 DNA 种类的混合物，并且具有不同

的EcoR Ⅰ、Pst Ⅰ和Ava Ⅰ酶切位点，表明DNA

存在复杂的重排[16]。紧接着 Komano 等提出了一

种模型来描述这个成簇的倒位区并命名为重排子

(shufflon)，随后作者又通过 Southern 印记杂交验

证了质粒 R64 上存在 shufflon 结构[13,16-17]。 

1.2  Shufflon 的结构 
本文以 R64 质粒的 shufflon 为例，对

shufflon 的结构进行描述。如图 1 所示，

shufflon 具有 4 个 DNA 片段，分别为 A 和 A′、

D′、B 和 B′以及 C 和 C′，其中 A、B、C 均由

2 个方向相反的片段组成，而 D 只有单一的片

段，此外 R64 有 7 个由 19 bp 重复序列组成的

特异性重组位点，它们以相同或者相反的方向

排列，2 个重组位点之间存在能够反转的 8 bp

序列[13]。在 19 bp 的重复序列中(图 2A)根据其

中 3 bp 的可变序列将重组位点分为 4 种类型：

repeat-a、repeat-b、repeat-c和 repeat-d。片段 A、

B 和 C 两端均有 2 个反向重复序列，分别是

2 个 a 重复序列、2 个 b 重复序列、重复序列 b

和重复序列 c，片段 D 两端只有 1 个重复序列 d

和其他片段[13,18-19]。经过后续研究重新确定重

组位点为 31 bp 的 sfx 序列，如图 2B 所示，由

中央的 7 bp 间隔序列和左右各 12 bp 的臂序列

组成[20]。R64 质粒 sfx 序列的中间序列和右臂序

列是保守的，中间的间隔序列和右臂序列是以

前的 19 bp 重复序列，而左臂序列不保守且和右

臂序列无关[20]。由于 R64 质粒的 shufflon 结构中

存在 4 个不同的右臂序列和 5 个不同的左臂序

列，因此可能会有 19种不同的 sfx序列组合[20]。 

 

 
 

图 1  重排子反转示意图 
Figure 1  Schematic illustration of shufflon inversion in plasmid R64. Each arrow with different color 
represents different segments and the transcriptional orientation, and protein size is indicated by the number 
of amino acids below each arrow; the specific recombination site sfx was indicated by black rectangle, which 
is regulated by Recombinase Rci and inverts the terminal segment of pilV from pilV-A′ to pilV-A (panel c) 
(data come from Allard)[21]. 
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1.3  Shufflon 的重排 
Komano等发现 shufflon的重排受其下游的

rci 基因调控，并将此基因表达的酶命名为成

簇倒位重组酶；Rci 酶通常只作用于 2 个反向

重复序列(sfx 序列)，然后反转 pilV 基因 C 端的

部分基因序列(图 1)，由此可以通过检测 rci 活

性来判断 shufflon 的完整性[16,18,22]。有研究人

员推断了重组酶 Rci结合 sfx序列的模型：最初

1 个 Rci 分子以序列特异性方式与保守的 sfx 右

臂结合，导致 Rci 分子的构象变化使 Rci 与右

臂结合的区域形成 C 端多聚体结构域；该区域

会招募第 2 个 Rci 分子并以非序列特异性的方

式与 sfx 左臂结合[20,23]。Rci 酶的 C 端结构域对

于这种机制是必不可少的，并且只允许分子内

发生反转反应[23]。第 2 个 Rci 分子与左臂的结

合可能会协同进行，sfx 序列的不对称性可能

是因为 Rci 蛋白作用于反向序列[23]。实验证明

sfx 位点的不对称性抑制了分子内 sfx 位点之间

的直接重组(即不依赖 Rci 酶作用)，不同 sfx 的

左臂序列和右臂序列极大地影响了体内和体外

的反转频率，具有高 Rci亲和力的 sfx序列往往

表现出较高的重组活性[20,23]。此外，有研究表

明 shufflon 发生重组过程中需要 HU 蛋白的参

与(HU 蛋白是大肠杆菌类核蛋白中结合蛋白质

的主要成分)[18,24]。 

R64 质粒的 shufflon 有 4 个可逆的片段 A、

B、C 和 D，它们可以单独或者成组地反转，

通过重组形成不同的 pilV 基因，shufflon 片段的

反转频率从高到低依次是 A、B 和 C，反转片段

之间的距离缩短对于反转频率没有影响，但是

距离增加会降低反转频率，重复序列的重组活

性从高到低依次是：a、d、b 和 c[13,16,18]。有学

者研究了高细胞密度、营养缺乏或抗生素压力

下不同时间段 shufflon 的变化，发现无论是出

现的变体数量还是变体出现的速度均没有显著

差异，由此可以判断高细胞密度、营养缺乏和

抗生素压力对于 shufflon 重排无显著影响[26]。

研究人员将携带 shufflon 的同一质粒转移到不

同宿主菌中后检测不同宿主菌对 shufflon 重排

的影响，发现 shufflon 的可逆片段在不同宿主

间的顺序发生了变化，这表明 shufflon 的结构

与宿主菌存在关联性[26]。 

1.4  Shufflon 的功能 
目前，shufflon 的功能主要聚焦于对细菌

接合转移的影响。接合转移可在固体表面和液

体中进行，其中Ⅳ型菌毛能够使细菌进行抽搐 

 

 
 

图 2  19 bp 的特异性重组位点序列和 31 bp 的 sfx 序列示例 
Figure 2  Examples of the sequences of 19-bp specific recombination sites and a 31-bp sfx. A: The original 
19 bp specific recombination sites: repeat-a, repeat-b, repeat-c, and repeat-d (data from Gyohda)[25]. The 3 bp 
of variable sequences are shown as underline. B: The redefined 31 bp sfx sequences, of which the original 
19 bp sequences are indicated by grey background, meanwhile the left arm, right arm, and 7 bp spacer 
sequence are separated by a single space (data from Gyohda)[23]. 
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或滑动运动并形成生物聚集体和微菌落，是液

体中发生接合转移的重要条件[7-8]。Ⅳ型菌毛由

pil 基因簇编码，其中 pilV 基因编码菌毛尖端的

黏附素，其 C 端片段表达为具有谷胱甘肽 S-

转移酶 (glutathione S-transferase, GST)的融合

蛋白，GST 融合蛋白能够与相对应的 LPS 结合，

在液体接合转移中决定受体菌的识别[11,27-29]。

Shufflon 的重排作用是通过产生不同的 pilV 基

因 C 端片段形成不同的Ⅳ型菌毛尖端黏附素，

进而识别不同的接合转移受体菌；前期研究发

现，PilV-A 和 PilV-A′黏附素能够识别大肠杆菌

C 的 LPS，PilV-A′黏附素能够识别大肠杆菌 B，

PilV-A′、PilV-B′和 PilV-C′黏附素能够识别鼠伤

寒沙门氏菌 LT2 的 LPS，PilV-A′、PilV-C′和

PilV-C 能够识别大肠杆菌 K-12 的 LPS，PilV-A′、

PilV-D′能够识别弗氏志贺氏菌[9-11,30]。此外，不

同的 PilV 蛋白在液体中进行接合时能够和多种

不同受体菌形成聚集体，从而帮助接合转移进

行[9]。以上研究提示 shufflon 结构在液体接合转

移过程的受体菌识别中起到了重要的作用。 

有研究者发现当细菌携带缺少 shufflon 结

构的 R64 质粒时，其在液体中的接合转移频率

明显降低，其原因可能是 shufflon 的缺失导致

了Ⅳ型菌毛的不完整，最终影响了接合转移频

率[15]。另有研究发现在液体培养中携带 R64 质

粒的大肠杆菌，其 shufflon 和 pilV 基因构成分

别为 pilV-A′、-C 和-C′时，细菌群落更易形成聚

集体，且对 E. coli K-12 的接合转移频率显著高

于其他类型(pilV-A、 -B 和 -B′)；当受体菌为

E. coli C 时，则 pilV-A 和 pilV-A′表现出更高的

接合转移频率，该结果表明细菌形成聚集体的

能力和接合转移频率密切相关[14]。Turner 等经

分析发现 pB15 的质粒中有 8 种被归类为“毒

性”(高接合、低垂直转移和四环素抗性)的进化

质粒都显示出和原始质粒一样的 shufflon 活性，

但被归类为“无毒”(低接合、高垂直转移和四

环素敏感性 )的 6 种质粒却呈现出相反的结

果，它们接合能力下降，而且在这 6 种质粒中

的 shufflon 均没有活性，表明 shufflon 对于接合

转移具有重要的作用[30]。Cottell 等对携带有 β-

内酰胺类药物耐药基因 blaCTX-M-14 的 pCT 质粒

的 6 个特殊基因(tra 和 pil 基因座、shufflon rci

重组酶基因、sigma 因子、parB 分区基因、

pndACB 毒素-抗毒素系统)进行了研究，作者敲

除 Rci 重组酶基因后发现在液体培养基中 pCT

质粒向鼠伤寒沙门氏菌转移的频率降低[15,31]。

以上研究结果表明 shufflon 对细菌在液体中的

接合转移频率有重要的影响。 

2  Shufflon 的流行情况 

2.1  IncI1 型质粒 
Turner 等用焦磷酸测序方法获得了 IncI1

型质粒 pB15 的整个基因组，发现 pB15 拥有和

R64 高度相似的 shufflon 结构[30]。R621a 质粒

的转移区在基因组成上和 R64 十分相似，

shufflon 结构位于 pilV 基因的 3′区域，同样具

有 A、B、C 和 D 4 种片段(图 3)[17,32]。Komano

等对 ColIb 进行了 EcoR Ⅰ消化和 Rci 酶活性

检测，证明了 ColIb 也具有 shufflon 结构，但

与 R64 的结构稍有不同，由此猜测可能是

shufflon 变体，并推断可能具有 A、B 和 C 

3 种片段[17]。ColIb-p9 属于 IncI1 组质粒与 R64

的 shufflon 结构差异表现在以下 3 点(图 3)：首

先，ColIb-p9 质粒只有与 R64 相同的 A、B 和

C 3 个片段，缺乏 D 片段；其次，R64 有 7 个

重组位点，但是 ColIb-p9 只有 6 个与之一致的

重组位点；最后，rci 基因具有同样的活性，但

存在 4 个碱基的差异[19]。 
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图 3  R64 (IncI1)、ColIb-P9 (IncI1)、R721 (IncI2)的 shufflons 结构示意图 
Figure 3  Schematic diagram of the shufflons of plasmids R64 (IncI1), ColIb-P9 (IncI1), and R721 (IncI2). 
Each arrow with different color represents the different segments and transcriptional orientation; The black 
solid area indicates the specific recombination sites, sfx; The numbers below the arrows represent the number 
of amino acids of corresponding segments; Segment D has only one sfx and open reading frame; Segments A, 
B, C and BD have two sfx (data come from Allard)[21]. 
 
2.2  IncI2 型质粒 

Komano 等用和 IncI1 同样的方法对 IncI2
质粒进行了检测，发现 IncI2 质粒 TP114 和

R721 都有与 R64 类似的 shufflon 结构，而且具

有 Rci 酶活性，而 IncI质粒 R805a 具有

shufflon 结构但没有 Rci 活性 [17,33]。R721 的

shufflon 和 R64 具有相关性但不完全相同，

R721 的 pilV 基因恒定区由 345 个氨基酸残基组

成，而 R64 中 pilV 基因的恒定区由 361 个氨基

酸残基组成，其氨基酸序列的相似性为 51%，

而 DNA 相似性仅为 38%。R721 中 pilV 序列 C

端的 1/3 氨基酸与 R64 相应序列有 86%的相似

度，但靠近 N 端的 1/3 氨基酸序列相似度仅有

28%，此外 R64 和 R721 转移区域则无相似之

处 [33-34]。R721 中 shufflon 有 A、C 和 BD 3 种

片段，其排列和 R64 相似(图 3)，其中 A、C 片

段和 R64 的 A、C 片段相同，但是 BD 片段是

R721 独有的片段，它的右半部分和 R64 的 D

片段同源，而它的左半部分和 R64 的 B 片段同

源[34]。对 R721 的核苷酸序列分析发现，R721

的 shufflon 有 6 个 19 bp 的重复序列，它们与

R64 中 shufflon 的重复序列同源且排列方式一

致，此外 R721 的 19 bp 重复序列的左侧 13 bp

和右侧 3 bp 是完全保守的，这种情况和 R64 完

全相同[34]。R721 的 Rci 蛋白和 R64 的相似度高

达 64%[34]。 

IncI2 的 shufflon 区域并不是高度保守的，

Sekizuka 等用单分子测序(single molecular real- 

time, SMRT)和 Illumina 对大肠杆菌 MRY16-002 

(ST117)、MRY15-117 (ST457)和 MRY15-131 

(ST457)进行了测序，发现每个菌株都有不同

的 shufflon 结构，而 2 个相同 ST 型(ST457)

菌 株 MRY15-117 和 MRY15-131 质粒上的

shufflon 也存在片段 C 的插入或缺失[35]。这表

明 shufflon 的片段数目是依据某种规律动态变

化的，其组合模式在不同 ST 型甚至同一种 ST

型之间均可不同。 

2.3  IncZ 型质粒 
Venturini 等从大肠杆菌中分离了具有

IS26 相关分子特征的 2 个多重耐药质粒，1 个

是来自人 O26：肠出血性大肠杆菌 H-EHEC 

(enterohemorrhagic Escherichia coli)型细菌

的 pO26-CRL125 质粒，另 1 个是来自牛肠致

病性大肠杆菌 O111a-EPEC (enteropathogenic 

Escherichia coli) 型细菌的 pO111-CRL115 质

粒，它们对氨苄青霉素、卡那霉素、新霉素、
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链霉素、磺胺噻唑和三甲氨苄青霉素都具有耐

药作用[36]。基因序列分析表明这 2 个质粒的大

部分骨架和 IncI 质粒序列具有同源性，而有一

些模块则和 IncZ、IncB、IncP-1α相似。这 2 个

质粒重组酶 Rci 的基因序列和肠道沙门氏菌

HadarICESe4 的噬菌体序列中发现的基因几乎

相同 (相似度达到 92%)[36]。这 2 个质粒的

shufflon 结构仅由与 IncI1 型质粒中片段 B 同源

的单一片段组成，因而 PilV 蛋白只有 2 种可能

的 C 端结构[36]。 

2.4  IncK 型质粒

Cottell 等从犊牛上分离了 2 株对多种 β-内

酰胺类抗生素耐药的大肠杆菌，从其中 1 株大

肠杆菌 C159/11 中分离到携带 blaCTX-M-14耐药基

因的质粒 pCT，此质粒属于 IncK 型质粒[37]。

对质粒全基因组测序，发现质粒中的 pil 基因

区域存在多种形式，同时也发现了重组酶的基

因 rci，其结构和 shufflon 一致，因此证明了

shufflon 在 pCT 质粒上的存在[37]。Seiffert 等在

家禽肉和人类尿液样本中分离的 7 种大肠杆菌

菌株携带 IncB/O/K样质粒，发现它们属于新质

粒变体 IncK2，对这 7 个质粒进行测序发现它

们有高度可变的 shufflon 区域[38]。 

2.5  伤寒沙门氏菌致病岛 
Zhang 等在伤寒沙门氏菌的致病岛上发现

了 pilV 和 rci 基因，其中 Rci 蛋白与 IncI2 质粒

R721 中的氨基酸同源性达到 90%，此外，其 sfx

序列和 R721 中的序列相似性达 90%[29]。其中

1 种 PilV 蛋白 PilV1 的 C 端可逆区域和 R721

或 R64 相似，而另 1 种 PilV 蛋白 PilV2 与任何

质粒的 shufflon 都没有同源性[29]。伤寒沙门氏

菌的 pil 基因位于染色体“致病岛”上，其中的

pilV 基因可产生 1 种特定的黏附因子，可以用

于识别大肠杆菌 K-12 的外膜决定簇[29]。沙门

氏菌中的 shufflon 对于伤寒发病机制十分重

要，Rci 活性受到 DNA 是否超螺旋的影响，当

DNA 超螺旋时，Rci 酶的活性会增加，在反转

活性高时会产生无 PilV 的菌毛，而在活性低时

会产生有 PilV的菌毛[39]。副伤寒丙型血清型沙

门氏菌的 shufflon 则无活性，其 Rci 重组酶无

法作用于反向重复序列[40]。 

2.6  其他 
Komano 等对一系列质粒进行了 EcoR Ⅰ酶

消化模式检测、Southern 印记杂交检测及 Rci

酶活性检测，发现 IncF 质粒 F (IncFI)、R386 

(IncFI)、R100-1 (IncFII)、R124 (IncF )Ⅳ 、IncH

质 粒 R27 (IncH1) 、 R478 (IncH2) 、 TP116 

(IncH2)、IncB 质粒 R16、IncC 质粒 R40a、IncJ

质粒 R391、IncK 质粒 R387、IncN 质粒 N3、IncP
质粒 RP4、IncS 质粒 R477-1、IncT 质粒 Rtsl、

IncW 质粒 R388 及 IncX 质粒 R6K 均未检测到

shufflon 结构[17]。IncY 质粒 p15B 发现有 1 个

DNA 重组系统，命名为 Min，和 shufflon 没有

同源性，不属于 shufflon 结构[41]。 

3  问题与展望 
表 1 总结了目前已发现的 shufflon 结构，

表明 shufflon 存在于多种类型的质粒上，其他

质粒是否存在类似功能与结构的片段还需进一

步探索。质粒是耐药基因、毒力基因等功能基

因水平转移的重要载体，细菌通过质粒获得耐

药性是其演化进程中的重要里程碑，也增加了

人类治疗细菌感染性疾病的难度。以多黏菌素

为例，其作为治疗多重耐药革兰阴性菌感染“最

后一道防线”药物，在可转移多黏菌素耐药基因

mcr-1 被发现后，多黏菌素耐药性问题受到了全

球各界的广泛关注[4,42]。前期针对 mcr-1 菌株接

合转移能力的研究中发现不同携带 mcr-1 的菌

株(包括相同 ST 型的菌株)在接合转移时，能够

成功接受其质粒的受体菌(大肠杆菌 C600 和/或 
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EC600)和接合转移频率(10−10−10−1 之间)存在差

异[43]。后续研究通过全基因组测序鉴定了上述

菌株发现的 mcr-1 基因多位于 IncI2 型质粒上，

同时该类型质粒的骨架十分保守仅在少数区域

存在差异(包括 pilV 区域)，提示其 shufflon 结构

存在差异[44]。此外，多项研究同样揭示了携带

mcr-1 的 IncI2 型质粒中 shufflon 结构具有多样

性，但均无深入解析该结构与接合转移受体菌

范围和接合转移频率间的关系[45-47]。虽然前期

研究表明，shufflon 通过重组改变 pilV 的末端

片段影响供体菌对接合转移受体菌的识别，亦

可影响在液体中与受体菌的接合频率，表明

shufflon 结构在质粒的水平传播中发挥着重要

作用 [12,15]。但 Sekizuka 等利用 SMRT 结合

Illumina 测序对 shufflon 结构进行了检测，发现

其片段数量和重排具有多样性，其不同结构的

比例也具有多样性，表明 shufflon 存在片段数

量和比例的动态变化过程，其具体生物学意义

还存在量的维度[35]。因此，定量 shufllon 片段

和比例与受体菌识别和接合转移频率间的关系

是回答 shufflon 多样性和菌群功能多样性乃至

生物多样性间关系的重要基础。未来，将三代

测序(Pacbio 和 Nanopore 等)读长长与二代测序

通量高的优势相结合，提高鉴定 shufflon 片段

组成的准确率，能够为研究其生物学特征提供

重要技术支撑。进一步，通过定量关系建立数

学模型精确测算携带 shufflon 结构质粒(如携带

mcr-1 的 IncI2 型质粒)的传播动力学特征(如受

体菌种属、接合转移频率等)，能够为理解该类

质粒在多种宿主菌间快速转移的原因和评估该

类质粒传播的风险等提供科学依据。 

综上所述，shufflon 虽然发现较早且在多种

不同类型的质粒中均存在，但其片段数量和比

例在单菌落中的多样性在近些年才被揭示，该

结构在质粒传播中的作用及其对生物多样性的

意义还有待深入研究。 
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