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摘 要：目的　研究木耳、银耳、米/河粉等食品受唐菖蒲伯克霍尔德菌椰毒致病变种的污染情况，阐明所分离唐菖

蒲伯克霍尔德菌椰毒致病变种的病原特征。方法　按照 GB 4789. 29—2020，对 7 种食品共 650 份样品进行了培

养，采用实时荧光定量 PCR 法检测 bon 基因簇，参照 GB 5009. 189—2016 检测米酵菌酸，使用基因组测序分析唐菖

蒲伯克霍尔德菌椰毒致病变种病原特征。结果　从 650 份样品中检出 26 株唐菖蒲伯克霍尔德菌椰毒致病变种，

其中木耳中检出 22 株，检出率为 15. 71%。唐菖蒲伯克霍尔德菌椰毒致病变种菌株均携带 bon 基因簇和 tox 基因

簇，基因簇中各基因在菌株之间具有高度相似度。耐药性分析显示所有菌株均携带有 ceoA、ceoB 和 opcM 这 3 个抗

生素抗性基因。系统发育进化分析表明，分离得到的毒株与 NCBI 数据库中唐菖蒲伯克霍尔德菌椰毒致病变种位

于相同的进化分支，未发现显著突变。每个基因组包含 167~184 个碳水化合物代谢相关基因，且均具有完整的纤

维素、几丁质、淀粉等多糖的完整代谢通路。结论　木耳易被唐菖蒲伯克霍尔德菌椰毒致病变种污染，需加强对木

耳中该致病菌的风险监测。
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Contamination investigation and pathogenic characteristics analysis of Burkholderia gladioli 
pv.  cocovenenans
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（Shenzhen Longgang Center for Disease Control and Prevention, Guangdong Shenzhen 518172, China）

Abstract： Objective　 To investigate the contamination levels of foods such as woodear， Tremella fuciformis （white 
jelly fungus）， and rice noodles caused by Burkholderia gladioli pv.  cocovenenans， and to elucidate the pathogenic traits of 
the isolated Burkholderia cocovenenans strains. Methods　According to GB 4789. 29—2020， a total of 650 samples from 
seven different food types were collected.  Real-time fluorescent quantitative PCR was used to detect the bon gene cluster， 
while bongkrekic acid levels were measured according to GB 5009. 189—2016.  Genomic sequencing was performed to 
elucidate the pathogenic features of Burkholderia cocovenenans. Results　 Among the 650 samples， 26 strains of 
Burkholderia cocovenenans were detected， with 22 of these strains isolated from woodear， resulting in a positive detection 
rate of 15. 71%.  All strains of Burkholderia cocovenenans harbored the bon and tox gene cluster.  The antibiotic resistance 
analysis revealed that all the strains carry the three antibiotic resistance genes： ceoA， ceoB， and opcM.  Phylogenetic 
analysis indicated that the strains isolated in this experiment belong to the same evolutionary clade as Burkholderia gladioli 
pv.  cocovenenans in the NCBI database， and no significant mutations were observed.  Each genome contained between 167 
and 184 genes involved in carbohydrate metabolism， with comprehensive metabolic pathways for various polysaccharides， 
including cellulose， chitin， and starch. Conclusion　Woodear are susceptible to contamination by Burkholderia gladioli 

pv.  cocovenenans， which underscores the need for enhanced risk monitoring of this pathogenic bacterium， particularly in 
woodear.
Key words： Burkholderia gladioli pv.  cocovenenans； bongkrekic acid； risk monitoring； woodear； genome
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唐菖蒲伯克霍尔德菌椰毒致病变种（Burkholderia 

gladioli pv.  cocovenenans）是伯克霍尔德菌属的一

种革兰氏阴性菌，主要存在于变质的大米、玉米、

薯类制品以及变质银耳、木耳中，能够引发食物中

毒且致死率极高［1-3］。研究显示，该菌分泌的毒素

主要有两种，即米酵菌酸（Bongkrekic acid，BA）和毒

黄素（Toxoflavin，TF）［4］。一般认为，TF 毒性相对较

轻，BA 才是食物中毒事件中导致死亡的主要原因。

BA 是一种线粒体毒素，能够与线粒体腺嘌呤核苷

酸转运体（Adenine nucleotide translocator，ANT）结

合，阻碍 ADP 与 ATP 在线粒体内膜上的转化，阻

断正常的能量供应，使细胞死亡［5］。 BA 无臭无

味，消费者难以察觉到食品是否被 BA 所污染。

此外，由于 BA 热稳定性强，普通食品加工方式难

以将其从食材中去除。因此，BA 引起的食物中毒

事件时有发生，如 2015 年 1 月，发生在非洲莫桑比

克的中毒事件中，因食用了受 BA 污染的玉米饮品，

造成了 177 人住院，75 人死亡［6］。2020 年 10 月，发

生在黑龙江省中毒事件中，食用受污染“酸汤子”9 人

全部死亡［7］。据统计，该菌引起的食物中毒事件平

均死亡率为 41. 80%，个别中毒事件中死亡率高达

100%［8］。

碳水化合物作为重要的能源物质，对微生物在

外部环境的定殖具有重要影响。比如 TIAN 等［9］研

究发现枯草芽胞杆菌能够将蔗糖合成果聚糖，进而

诱导细胞分泌表面活性素，显著促进该菌在植物根

系上的定殖能力。同样，LOO 等［10］发现糖转运蛋白

在调控拟南芥根部微生物群落的纵向定殖中发挥

了重要作用。CHU 等［11］则是发现了浒苔多糖能够

促进解淀粉芽胞杆菌在植物根际的定殖，其中，浒

苔多糖一方面可作为微生物成膜信号，另一方面其

葡萄糖残基也可用作碳源生成胞外多糖和聚 γ 谷

氨酸盐等生物膜成分。唐菖蒲伯克霍尔德菌椰毒

致病变种引发的食物中毒事件多由食用受污染的

米粉、玉米、薯类等一些高碳水食物所引起，鉴于该

菌的高危害性，深入研究不同食品受污染的情况，

阐明该菌的碳水化合物代谢能力以及潜在的定殖

原因尤为重要。这对于确保食品的安全性、保护消

费者健康以及指导食品的处理加工具有至关重要

的意义。

为此，本研究对 7 种食品的 650 份样品中唐菖

蒲伯克霍尔德菌椰毒致病变种的分布情况进行了

系统调查，并对所分离到的菌株进行基因组测序，

揭示了不同类型食品的受污染情况，并通过基因组

学手段揭示了该菌的病原特征。

1　材料与方法

1. 1　材料

1. 1. 1　样品来源

本研究于 2023—2024 年共采集 650 份样品，包括

木耳 140 份、银耳 60 份、米/河粉 190 份、谷物 120 份、

糕点 100 份、汤圆 20 份和酒酿 20 份。上述样品购自

网上商城和深圳市龙岗区超市、农贸市场。

1. 1. 2　主要仪器与试剂

ABI7500 荧光定量 PCR 仪（美国赛默飞），VITEK 
MS 微生物质谱检测系统（法国梅里埃），VITEK 2 
Compact 全自动微生物鉴定及药敏系统（法国梅里

埃），生物安全柜（新加坡 ESCO），恒温培养箱。

GVC 增菌液（广东环凯），马铃薯葡萄糖琼脂培

养基（mPDA，广东环凯），PCFA 培养基（广东环凯），

卵黄琼脂培养基（广东环凯），唐菖蒲伯克霍尔德氏

菌荧光 PCR 检测试剂盒、唐菖蒲伯克霍尔德氏菌

（bon 基因）荧光 PCR 检测试剂盒（深圳生科源），BA
标准品（美国 Sigma Aldrich），甲醇、乙腈（HPLC 级，

色谱纯，默克股份两合公司，德国）。

1. 2　方法

1. 2. 1　NCBI数据库中唐菖蒲伯克霍尔德菌基因组

的收集

以“Burkholderia gladioli”为关键词下载 NCBI
数据库中唐菖蒲伯克霍尔德菌的基因组序列，并记

录每个菌株的来源（Isolate source）。使用 CheckM2
（v1. 0. 2）对所得基因组质量进行评估［12］，去除完整

度小于 90% 或者污染度大于 5% 的基因组。使用

Prodigal（v2. 6. 3）对蛋白质编码基因进行预测获得

编码区序列［13］。以 DMSZ11318 的 BA 合成基因簇

（bonLJKFGABCDHIM，NCBI 登录号：JX173632）作为

参考序列，通过 Blast（v2. 15. 0+）寻找含有 BA 合成

基因簇的基因组（相似度>90%，覆盖度>90%）。以

MAFF327195 的 TF 合成基因簇（toxRABCDE，NCBI 登

录号：AB040403）作为参考序列，通过 Blast（v2. 15. 0+）
寻找含有 TF 合成基因簇的基因组（相似度>90%，

覆盖度>90%）。

1. 2. 2　菌株的分离鉴定

按照 GB 4789. 29—2020《食品安全国家标准  
食品微生物学检验  唐菖蒲伯克霍尔德氏菌（椰毒假

单胞菌酵米面亚种）检验》所描述的方法对样品中

的唐菖蒲伯克霍尔德菌椰毒致病变种进行检测。

可疑菌落采用 VITEK 2 Compact 全自动微生物鉴定

系统和 VITEK MS 微生物质谱检测系统进行鉴定。

鉴定为唐菖蒲伯克霍尔德菌的菌株，进一步通过检

测产毒基因和 BA 确定其是否为唐菖蒲伯克霍尔德

菌椰毒致病变种。 bon 基因的检测使用荧光定量
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PCR 方法完成，当 Ct 值≤36. 5 时判定为阳性。BA
的含量按照 GB 5009. 189—2023《食品安全国家标

准  食品中米酵菌酸的测定》（第二法液相色谱 -质

谱/质谱法）进行测定。

1. 2. 3　全基因组测序

使用十二烷基硫酸钠 -十六烷基三甲基溴化铵

法（Sodium dodecyl sulfate-cetyltrimethylammonium 
bromide method，SDS-CTAB 方法）完成基因组 DNA
的提取，构建插入片段长度约为 350 bp 的测序文

库，利用 Illumina NovaSeq 6000 平台进行测序。使

用 Fastp（v0. 23. 4）对 raw reads 进行过滤获得 clean 
reads，切除接头和标签序列，舍弃含有 N 的 reads，
将 Q 值<15 的碱基判定为低质量碱基，舍弃低质量碱

基占比大于 40% 的 reads。使用 Spades（v4. 0. 0）对

clean reads 进行基因组的拼接组装获得 scaffold，去
除 scaffold 中长度<1 000 bp 的序列。将组装好的基

因 组 提 交 至 国 家 基 因 组 科 学 数 据 中 心（https：//
ngdc. cncb. ac. cn/），登录号为 PRJCA036942。 使 用

CheckM2（v1. 0. 2）对基因组质量进行评估，使用

GTDB-tk（v2. 1. 1）对基因组进行分类［14］。使用 Abricate
（v1. 0. 1）完成耐药基因（CARD 数据库）和毒力基因

（VFDB 数据库）的预测［15-16］。

1. 2. 4　系统发育进化分析

使用 Snippy（v4. 6. 0）分析得到核心单核苷酸多

态性（Single nucleotide polymorphism，SNP），根据 SNP
位点信息利用 fasttree（v2. 1. 11）完成进化树的构建，

并利用 iTOL（https：//itol. embl. de/）完成可视化［17］。

1. 2. 5　基因簇相似度分析

按照 1. 2. 1 中描述的方法完成携带有 BA 合成

基 因 簇 和 TF 合 成 基 因 簇 基 因 组 的 查 找 ，使 用

Usearch（v11. 0. 667）计算同一基因之间相似性。

1. 2. 6　碳水化合物代谢分析

将编码序列分别比对至 KEGG 数据库和 CAZy
数据库完成基因功能的注释和碳水化合物活性酶

预测。碳水化合物活性酶分布热图使用 R（v4. 1. 1）
中 pheatmap 包绘制完成。

2　结果

2. 1　唐菖蒲伯克霍尔德菌椰毒致病变种的检出率

将 650 份样品接入 GVC 增菌液，24 h 后将增菌

液划线接种 mPDA 平板和 PCFA 平板培养。mPDA
平板上的可疑菌落呈紫色、淡紫色或者暗紫色，湿

润，边缘整齐；部分可疑菌落形态较干燥，中心凸起

呈草帽状。PCFA 平板上形成的可疑菌落呈灰白

色、湿润、表面光滑、边缘整齐。每个平板挑取 5 个

可疑菌落划线接种于卵黄琼脂平板上继续培养，可

疑菌落表面光滑、湿润、菌落周围形成乳白色混浊

环，对日光斜视可见环表面呈明显虹彩现象。对于

形态符合上述特征，且革兰氏染色、氧化酶试验均

为阴性的菌株，进一步利用 VITEK 2 Compact 全自

动微生物鉴定系统和 VITEK MS 微生物质谱检测系

统进行鉴定，从 650 份样品中共检出 154 株唐菖蒲

伯克霍尔德菌。在此基础之上，利用荧光定量 PCR
方法，在其中 26 株中检出 bon 基因簇。将这 26 株

唐菖蒲伯克霍尔德菌接种于马铃薯葡萄糖半固体

平板上进行产毒培养，利用液相色谱 -质谱/质谱法

在其中均检出 BA，含量为 15. 4~569. 8 μg/L。因此

判定这 26 株为唐菖蒲伯克霍尔德菌椰毒致病变

种。所有样品的总检出率为 4. 00%，其中木耳的

检出率最高，为 15. 71%（22/140）；接下来为谷物

（1. 67%）、糕点（1. 00%）；米/河粉检出率为 0. 53%
（1/190）具体信息见表 1。

2. 2　唐菖蒲伯克霍尔德菌椰毒致病变种病原特征

选取分离到的 18 株产米酵菌酸量高的唐菖蒲

伯克霍尔德菌椰毒致病变种（木耳：16 株，河粉：1 株，

糕点：1 株）以及 5 株不产毒的唐菖蒲伯克霍尔德菌

进行全基因组测序，其余 8 株未进行全基因组测序

的唐菖蒲伯克霍尔德菌椰毒致病变种的 BA 产毒定

量 检测结果分别为 15. 4、18. 6、20. 5、23. 5、26. 8、
47. 3、67. 2 和 70. 2 μg/L。经过组装，共获得 23 个高

质量基因组，均被鉴定为唐菖蒲伯克霍尔德菌（表 2）。

所得菌株基因组大小为 8. 15~8. 50 Mb，编码序列数

为 6 969~7 326，GC 含量均为 68%，毒力因子数量为

27~30（表 2）。同时，这些菌株均携带有 ceoA、ceoB

表 1　不同类型食品中唐菖蒲伯克霍尔德菌椰毒致病变种检出情况

Table 1　Detection of Burkholderia gladioli in various food types
样品类型

木耳

银耳

米/河粉

谷物

糕点

汤圆

酒酿

合计

样品份数

140
60

190
120
100

20
20

650

唐菖蒲伯克霍尔德菌椰毒致病变种株数/株

22
0
1
2
1
0
0

26

检出率/%
15.71

0.00
0.53
1.67
1.00
0.00
0.00
4.00

唐菖蒲伯克霍尔德菌（不产毒株）菌株/株

66
18
27
12

5
0
0

128

检出率/%
47.14
30.00
14.21
10.00

5.00
0.00
0.00

19.69
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和 opcM 这 3 个抗生素抗性基因，能够编码合成

CeoAB-opcM 外排泵，可将部分氨基糖苷类抗生素和

氟喹诺酮类抗生素排出胞外，从而使其具有耐药性

（表 2）。唐菖蒲伯克霍尔德菌椰毒致病变种与不产毒

唐菖蒲伯克霍尔德菌在基因组大小（p=0. 97，wilcoxon 
test）、编码区数量（p=0. 25，wilcoxon test）、GC 含量（p=
1，wilcoxon test）、毒 力 因 子 数 量（p=0. 98，wilcoxon 
test）和抗生素抗性基因种类上均无明显差异。

为了解 BA 和 TF 合成基因簇在唐菖蒲伯克霍尔

德菌中的分布情况，从 NCBI 数据库中共收集 331
个唐菖蒲伯克霍尔德菌基因组，过滤掉完整度<90%
或污染度>5% 的基因组后，共获得 320 个高质量基

因组。通过 Blast 比对，对这 320 个高质量唐菖蒲

伯克霍尔德菌基因组进行检索，结果显示 45 个含

有 BA 合成基因簇（14%），318 个含有 TF 合成基因簇

（99%），表明 TF 合成基因簇在唐菖蒲伯克霍尔德菌

中的分布更为广泛（图 1A~1B）。在试验得到的 18 株

唐菖蒲伯克霍尔德菌椰毒致病变种基因组中均发现

典型的 BA 合成基因簇的存在，即 bonLJKFGABCDHIM

（图 1A），而在不具有 BA 合成能力的唐菖蒲伯克霍

尔德菌中未发现上述任何一个基因。唐菖蒲伯克

霍尔德菌椰毒致病变种的 BA 合成基因簇每个基因

之间具有高度的相似性，平均相似度为 99. 66%，其

中 bonI 之间的相似度最高（99. 71%~100%，平均：

99. 96%），bonL 次之（99. 61%~100%，平均：99. 90%），

bonD 之 间 的 相 似 性 最 低（87. 42%~100%，平 均 ：

99. 27%）（图 1C）。在本试验得到的 23 株细菌基因

组中均检测到完整的 TF 合成基因簇 toxRABCDE

（图 1A）。TF 合成基因簇各基因之间相似度同样较

高，平均为 99. 03%（图 1D）。

2. 3　系统发育进化分析

将从 NCBI 数据库获得的 45 个携带有 BA 合

成基因簇的基因组作为参考序列，与本试验中获得

的 23 个唐菖蒲伯克霍尔德菌基因组一起根据核心

SNP 构建了系统发育进化树，如图 2 所示，5 株不分

泌 BA 的唐菖蒲伯克霍尔德菌单独聚成一簇，表明

其与唐菖蒲伯克霍尔德菌椰毒致病变种基因组差

异较大。基因组相似度分析也表明，唐菖蒲伯克霍

尔德菌椰毒致病变种菌株之间更为相似（99. 08%~
99. 99%），而与不分泌 BA 的唐菖蒲伯克霍尔德菌

差异较大（98. 04%~98. 14%）。从木耳中得到的唐

菖蒲伯克霍尔德菌椰毒致病变种分布在 6 个不同

的簇中，并未展现出明显的聚集倾向，与其较为接

近的参考基因组序列多分离自临床样本、玉米根

茎、发酵玉米粉等不同食品（图 2），这表明定殖于木

耳上的唐菖蒲伯克霍尔德菌椰毒致病变种并未对

木耳形成专一的偏好性。

2. 4　唐菖蒲伯克霍尔德菌椰毒致病变种的碳水化

合物代谢途径

通过 CAZy 数据库，从每株菌中发现 167~184 个

表 2　唐菖蒲伯克霍尔德菌基因组特征

Table 2　Genomic characteristics of Burkholderia gladioli

菌株名称

2022155-1
202232-1
202278-2
202299-1
2023013103
2023022559-1
2023074491
2023076563
2023078569
2023081536
2023084565
2023087571
2023091490
2023093503
2023095518
2023096567
2023099534
2023101537
2023102523
2023108489
2023110560
2023111561
2024003LGMJJ240703

分离源

木耳

木耳

河粉

木耳

木耳

木耳

木耳

木耳

木耳

木耳

木耳

木耳

木耳

木耳

木耳

木耳

木耳

木耳

木耳

糕点

木耳

木耳

木耳

产毒情况/（μg/L）
324.7

89.5
323.9

89.7
114.8
242.1

76.3
220.3
278.5
569.8
ND
99.1
ND
ND

127.8
554.8
131.6
259.3
ND

132.7
ND

146.3
145.8

基因组大小/Mb
8.42
8.40
8.30
8.39
8.36
8.44
8.47
8.18
8.15
8.22
8.38
8.24
8.50
8.42
8.34
8.38
8.47
8.48
8.18
8.17
8.34
8.48
8.45

Scaffods数目

83
86
75
46
47
70
75
39
43
57
59
59
71
87
47
72
52
50
60
37
71
69
60

N50
248675
352662
206404
469176
546687
208187
280626
563082
561849
265644
336263
272711
311258
253808
439768
181525
328446
351126
287356
702214
340565
285545
276880

GC 含量

0.68
0.68
0.68
0.68
0.68
0.68
0.68
0.68
0.68
0.68
0.68
0.68
0.68
0.68
0.68
0.68
0.68
0.68
0.68
0.68
0.68
0.68
0.68

CDS 数

7 256
7 226
7 048
7 217
7 202
7 203
7 304
7 015
7 001
7 034
7 149
7 048
7 163
7 213
7 120
7 274
7 309
7 318
6 969
7 010
7 066
7 326
7 240

耐药基因

ceoA/ceoB/opcM
ceoA/ceoB/opcM
ceoA/ceoB/opcM
ceoA/ceoB/opcM
ceoA/ceoB/opcM
ceoA/ceoB/opcM
ceoA/ceoB/opcM
ceoA/ceoB/opcM
ceoA/ceoB/opcM
ceoA/ceoB/opcM
ceoA/ceoB/opcM
ceoA/ceoB/opcM
ceoA/ceoB/opcM
ceoA/ceoB/opcM
ceoA/ceoB/opcM
ceoA/ceoB/opcM
ceoA/ceoB/opcM
ceoA/ceoB/opcM
ceoA/ceoB/opcM
ceoA/ceoB/opcM
ceoA/ceoB/opcM
ceoA/ceoB/opcM
ceoA/ceoB/opcM

毒力因子数

28
29
28
28
28
29
29
28
28
28
28
28
29
29
28
28
28
28
30
28
27
28
29

注：ND 代表未检出
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碳水化合物降解相关基因，包含碳水化合物降解的

全部六大类家族（图 3），其中糖苷转移酶类（67~79）
和糖苷水解酶类（59~67）的含量最为丰富，多糖裂

解酶类的含量最少（3~4）（图 3）。进一步分析发现，

糖苷转移酶类主要来自 GT4、GT2、GT51 等 16 个不

同的家族，糖苷水解酶主要来自 GH23、GH13、GH3
等 22 个不同的家族（图 4）。GH23 家族的糖苷水解

酶主要包括溶菌酶、几丁质酶和肽聚糖裂解酶，

GH13 家族的糖苷水解酶许多成员则广泛参与淀粉

和糖原的降解，GH3 家族则包含许多能够降解纤维

素的酶类。

如图 5 所示，本试验得到的唐菖蒲伯克霍尔德

菌椰毒致病变种均具有完整的葡萄糖、木糖、岩藻

糖、半乳糖、甘露糖、阿拉伯糖、纤维素等多种糖类

物质的代谢通路。同时，米/肠粉、糕点、木耳也是

富含多糖的食品，比如淀粉、纤维素、木耳多糖（由

葡萄糖、甘露糖、木糖等单糖组成的多糖）等，这些

能为该菌所利用。因此，多样的碳水化合物代谢途

径可能是唐菖蒲伯克霍尔德菌椰毒致病变种定殖

于这些食品上的原因。

3　讨论

唐菖蒲伯克霍尔德菌椰毒致病变种是一种发

病率和死亡率极高的食源性致病菌，由其造成的食

物中毒事件时有发生。研究该菌在食品中的分布

情况可为食品安全风险监测提供依据，确定污染来

源，预防 BA 中毒事件的发生。比如一项针对鲜湿

米粉生产销售全流程唐菖蒲伯克霍尔德菌椰毒致

病变种污染的调查研究明确了米粉生产过程中该

菌的污染来源，为预防污染措施的制定提供了关键

证据［18］。一项对菌菇类食品中唐菖蒲伯克霍尔德

菌污染调查发现，银耳易被唐菖蒲伯克霍尔德菌污

染，提示需加强对银耳中该致病菌的风险监测［1］。

木耳作为一种营养丰富、口感独特的食材，在日常

生活饮食中扮演着重要的角色。近些年也发生过

因食用木耳造成的 BA 中毒［19］。本研究发现木耳中

唐菖蒲伯克霍尔德菌椰毒致病变种的阳性率最高，

污染率远远高于银耳、米/河粉、糕点等食品，证明

木耳易被该菌所污染，提示需加强对木耳中该菌的

风险监测。

本研究在唐菖蒲伯克霍尔德菌椰毒致病变种

中均检测到的 BA 合成基因簇，而在不能分泌 BA
的 5 株细菌当中未发现 BA 合成基因簇中的任何一

个基因，证明通过检测 BA 合成基因簇上某一特定

基因的存在可作为判定唐菖蒲伯克霍尔德菌椰毒

致病变种的重要依据，这一策略也在日常实践中广

泛采用［20］。此外，bon 基因簇中的基因绝大部分在

菌株之间具有很高的相似性，保守性较强，尤其是

注：（A）BA 合成基因簇（上）和 TF 合成基因簇（下）的结构；（B）BA 合成基因簇和 TF 合成基因簇在唐菖蒲伯克霍尔德菌中的分布情况；

（C）BA 合成基因簇中各基因之间的相似性；（D）TF 合成基因簇中各基因之间的相似性

图 1　唐菖蒲伯克霍尔德菌 BA 和 TF 合成基因簇的结构和相似性

Figure 1　Structure and similarity of BA and Tox synthesis gene clusters in Burkholderia gladioli
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bonI、bonL 和 bonM 基因，根据这些基因设计引物进

行检测不易发生脱靶现象。

通过基因组分析，在唐菖蒲伯克霍尔德菌椰毒

致病变种基因组中发现大量碳水化合物代谢相关

的基因，并在其中发现了纤维素、几丁质、淀粉、肽

聚糖等多种碳水化合物的完整代谢通路（图 3~5）。

碳水化合物作为重要的能量物质，丰富且完整的碳

水化合物代谢通路赋予了该菌利用上述底物维持

其正常生长能力，可能是其能够定殖/生长于米粉、

木耳等富含碳水化合物食品中的一个重要因素。

众所周知，纤维素和几丁质是自然界中含量最为丰

富的两种多糖［21］，该菌基因组中蕴含有完整的几丁

质、纤维素、淀粉等多糖的降解基因，能够赋予其适

应多种环境的能力，这可能是该菌能够在环境中广

泛分布的重要原因。研究也同样发现，唐菖蒲伯克

霍尔德菌广泛分布在各种生境，如土壤、水和植物

中，这可能与其底物利用范围广相关。本次调查发

现，木耳受污染的频率最高，木耳中 70% 都是碳水

注：外圈颜色代表菌株的来源；红色进化支代表含有 bon基因簇的唐菖蒲伯克霍尔德菌；黑色进化支代表不含有 bon基因簇的唐菖蒲伯克霍尔德菌

图 2　基于核心 SNP 构建的系统发育进化树

Figure 2　Phylogenetic tree was constructed based on core SNP

图 3　23 株唐菖蒲伯克霍尔德菌中碳水化合物活性酶数量

Figure 3　Abundance of carbohydrate-active enzymes in 23 
Burkholderia gladioli strains
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化合物，其中主要包括纤维素、木耳多糖（由葡萄

糖、阿拉伯糖、木糖、甘露糖等单糖组成的糖类物

质）等，而唐菖蒲伯克霍尔德菌椰毒致病变种中均

存在相应的代谢基因，因此只要条件合适，该菌便

可利用木耳进行增殖。鉴于唐菖蒲伯克霍尔德菌

在环境中广泛存在，木耳在户外生长过程中很容易

被该菌所定殖。除此之外，本研究所得唐菖蒲伯克

霍尔德菌椰毒致病变种在系统发育进化树上分布

较为分散，表明其对木耳可能没有特定的偏好性，

这可能也与其广泛的底物利用特性相关。虽然本

研究中的唐菖蒲伯克霍尔德菌椰毒致病变种大部

分是从木耳中分离得到的，但其基因组中 GH13 家

族的糖苷水解酶数量尤为丰富，GH13 家族的酶以

降解淀粉为特征［22］，表明其很可能也会在玉米、米

粉等富含淀粉的食物中大量增殖。

本研究通过对 650 份不同类型的样品进行了

研究，发现木耳受唐菖蒲伯克霍尔德菌椰毒致病变

种污染的风险最高。鉴于该菌在合适的环境条件

下会产生 BA，说明食用木耳存在一定引起食源性

疾病的风险，提示需要加强该菌在木耳中的监测，

以预防中毒事件的发生。基因组分析发现，唐菖蒲

伯克霍尔德菌椰毒致病变种均存在 bon 基因簇，且

该基因簇各基因之间具有很强的保守性。本研究

中，89% 的唐菖蒲伯克霍尔德菌椰毒致病变种分离

自木耳。木耳中的唐菖蒲伯克霍尔德菌椰毒致病

变种存在多种来源，且底物利用范围较广，因此，尽

管木耳中存在该菌可利用的多糖成分，但该菌并未

对木耳形成专一的偏好性。

注：方格的颜色代表该菌株含有指定家族活性酶的数量

图 4　唐菖蒲伯克霍尔德菌中碳水化合物活性酶家族分布热图

Figure 4　Heatmap shows the distribution of carbohydrate-active enzyme families in Burkholderia gladioli strains
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Figure 5　Some carbohydrate metabolic pathways in Burkholderia gladioli pv. cocovenenans
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