
食源性单增李斯特菌与英诺克李斯特菌基因组特征比较——张璟，等

食源性单增李斯特菌与英诺克李斯特菌基因组特征比较

张璟 1，兰光 1，申艳琴 1，闫静 1，刘小菊 1，王伟 2，肖晶 2

（1. 甘肃省疾病预防控制中心，甘肃  兰州  730000；2. 国家食品安全风险评估中心，北京  100022）

摘 要：目的　通过全基因组测序对甘肃省市售食品中分离的单增李斯特菌和英诺克李斯特菌基因组特征进行

比较分析。方法　收集 2021—2022 年甘肃省市售食品中分离的 25 株单增李斯特菌和 7 株英诺克李斯特菌作为

研究对象，对菌株进行全基因组测序，分析其系统发育谱系、克隆复合群（CC）、序列型（ST）、毒力基因、抗性基因及

泛基因组。结果　32 株李斯特菌分属单增李斯特菌谱系Ⅰ和Ⅱ及英诺克李斯特菌 3 个群，单增李斯特菌分为 10
个亚群，英诺克李斯特菌分为 5 个亚群，与 CC 型保持一致，核心基因组多位点序列分型能将各谱系中不同 CC 型

的菌株明显分开，谱系Ⅰ与英诺克李斯特菌的进化关系更近。25 株单增李斯特菌均携带李斯特菌毒力岛 LIPI-1 和

内化素基因，不携带 LIPI-3，有 2 株 ST87 型菌株携带 LIPI-4；7 株英诺克李斯特菌均不携带 LIPI-1 和内化素基因，

均携带 LIPI-4，有 5 株菌携带 LIPI-3。单增李斯特菌有 16 株携带 SSI-1、3 株携带 SSI-2，7 株英诺克李斯特菌均不

携带 SSI-1，有 6 株携带 SSI-2。李斯特菌的泛基因组大小随着测序基因组数目的增加呈现线性增多，25 株单增李

斯特菌当菌株数量达到 15 后核心基因数目稳定在 2 272 个，占泛基因组基因数目的 46. 2%，25 株单增李斯特菌和 7
株英诺克李斯特菌共同的核心基因 1 487 个，当菌株数量达到 10 后数目趋于稳定。结论　核心基因组多位点序列

分型可将不同谱系不同克隆复合群的李斯特菌进行区分，英诺克李斯特菌与单增李斯特菌生化特性相似与其亲缘

关系相近有关，致病性差异与英诺克李斯特菌缺失单增李斯特菌特有的毒力基因相关。
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Abstract： Objective　 To utilize whole genome sequencing to comprehensively compare and analyze the genomic 
characteristics of Listeria monocytogenes （L.  monocytogenes） and Listeria innocua （L.  innocua） isolated from 
commercially available foods in Gansu Province. Methods　During 2021 and 2022， 25 strains of L.  monocytogenes and 
7 strains of L.  innocua were isolated from commercially available food sources within Gansu Province and subjected to 
whole genome sequencing for phylogenetic lineage， clonal complex （CC）， sequence type （ST）， virulence gene， 
resistance gene， and pan-genome analyses. Results　 The 32 Listeria strains examined could be classified into three 
distinct groups： L.  monocytogenes lineages Ⅰ and Ⅱ and L.  innocua.  Considering their CC types， further subdivision 
into 10 subgroups was observed for L.  monocytogenes， whereas L.  innocua had 5 subgroups.  Core genome multi-locus 
sequence typing effectively differentiated strains with different CC types within each lineage， with lineage Ⅰ showing a 
closer evolutionary relationship with L.  innocua.  All 25 L.  monocytogenes strains carried Listeria pathogenicity island 
1 （LIPI-1） and internalin genes； none carried LIPI-3， and 2 strains of ST87 carried LIPI-4.  Conversely， none of the 
seven strains of L.  innocua carried LIPI-1 or internalin genes； however， they all carried LIPI-4， and 5 carried LIPI-3.  
Among the L.  monocytogenes strains， 16 carried surface sensory island 1 （SSI-1）， and 3 carried SSI-2； all 7 L.  innocua 
strains did not carry SSI-1， but 6 of them carried SSI-2.  The pan-genome size of L.  monocytogenes increased linearly with 
the number of sequenced genomes.  Upon reaching 15 strains， the number of core genes stabilized at 2 272， accounting for 
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46. 2% of the pan-genome genes.  Furthermore， 1 487 common core genes were shared between the 25 L.  monocytogenes 

strains and 7 L.  innocua strains， with the count tending to stabilize when the strain count reached 10. Conclusion　Multi-
locus sequence typing of the core genome can effectively distinguish among Listeria strains originating from different 
lineages and CCs.  The similarity in the biochemical characteristics of L.  monocytogenes and L.  innocua is due to their 
close genetic relationship， while the differences in their pathogenicity can be attributed to the presence of certain virulence 
genes in L.  monocytogenes.
Key words： Listeria monocytogenes； Listeria innocua； whole genome sequencing； virulence genes； pan-genome

李斯特菌属（Listeria）普遍存在于环境中，主要

包括单核细胞增生李斯特菌（简称单增李斯特菌，

Listeria monocytogenes）、威 尔 斯 李 斯 特 菌（Listeria 

welshimeri）、绵羊李斯特菌（Listeria ivanovii）、西尔李

斯 特 菌（Listeria seeligeri）、默 氏 李 斯 特 菌（Listeria 

murrayi）、格氏李斯特菌（Listeria grayi）和英诺克李

斯特菌（Listeria innocua）等［1］。单增李斯特菌已被

证实可使人类致病，而英诺克李斯特菌不具有溶血

活性，也无致病性，因此目前对李斯特菌的研究多

集中在单增李斯特菌上，对其他几种李斯特菌的研

究相对较少。依据 GB 4789. 30—2016《食品安全国

家标准  食品微生物学检验  单核细胞增生李斯特氏

菌检验》，在进行食品中单增李斯特菌分离时，英诺

克李斯特菌常伴随单增李斯特菌被检出，除溶血实

验和小鼠毒力实验外，其他生化试验结果均相同。

本文采用全基因组测序技术和生物信息学，分

析单增李斯特菌与英诺克李斯特菌携带的毒力基

因（黏附、侵袭、免疫调节剂、细胞内存活、毒素和可

移动遗传元件等）和抗性基因（抗消毒剂、抗重金属

等），如毒力岛（Listeria pathogenicity island，LIPI）1、
2、3 和 4［2］，内化素基因，应激生存岛（Stress survival 
islet，SSI）1 和 2［3］，李 斯 特 菌 基 因 组 岛（Listeria 
genomic island，LGI）1、2，以及生物杀灭剂抗性基

因［4］，并根据核心基因构建系统进化树，结合泛基因

组分析，解析单增李斯特菌和英诺克李斯特菌毒力

相关基因特征差异，可为深入认识单增李斯特菌和

英诺克李斯特菌的进化关系奠定基础，也从基因组

层面为单增李斯特菌食源性疾病的防控提供了

依据。

1　材料和方法

1. 1　材料

1. 1. 1　菌株来源

本研究所用 32 株李斯特菌（25 株单增李斯特

菌、7 株英诺克李斯特菌），分离自 2021—2022 年

国家食品污染物和有害因素风险监测网采集的甘

肃省市售肉与肉制品、乳与乳制品、水果及其制

品、食用菌、饮料、冷冻饮品、调味料、坚果与籽类

及其加工制品、餐饮食品、地方特色食品。所有菌

株均经过生化及溶血试验鉴定复核确认 ，于含

40% 甘油的脑心浸液肉汤冻存管中，-80 ℃ 冰箱

保藏。

1. 1. 2　实验仪器和试剂

1. 1. 2. 1　实验仪器

恒温培养箱（德国 MMM 公司）；NanoDrop 1 000
微量紫外可见分光光度计（美国 Thermo 公司）；PCR
仪（美国伯乐公司），Illumina miniSeqTM 测序平台（美

国 Illumina 公司）。

1. 1. 2. 2　试剂

脑心浸液肉汤、血琼脂平板购自北京陆桥技术

股份有限公司；全基因组 DNA 提取试剂盒购自德

国 Qiagen 公司；文库构建及测序试剂盒购自美国

Illumina 公司。

1. 2　方法

1. 2. 1　全基因组测序

将待测菌株接种脑心浸液肉汤复苏后接种血琼

脂平板，将新鲜培养物制备成菌悬液，使用 DNA 提取

试剂盒提取 DNA，NanoDrop 1 000 微量紫外可见分光

光度计检测 DNA 浓度和质量，采用 Illumina miniSeq
平台进行双末端测序，采用鸟枪法随机打断基因组

DNA，加上接头进行 Paired-End 片段（PE-150）建库，

测序深度 100×，上机测序后采集下机数据。

1. 2. 2　全基因组分析

使用 FastQC 软件（https：//www. bioinformatics.
babraham. ac. uk/projects/fastqc）和 Trimmomatic 软

件（https：//github. com/usadellab/Trimmomatic）对原

始数据（Raw data）进行过滤和质控。使用 SPAdes 
v3. 14 软 件（http：//cab. spbu. ru/software/spades/）
进行基因组组装。使用 Prokka v1. 14. 5 软件（https：//
github. com/tseemann/prokka）进行基因组注释。使

用 Roary v3. 11. 2 软件（http：//sanger-pathogens. github.
io/Roary/）进行核心基因分析。使用 FastTree v2. 1
软 件（https：//anaconda. org/bioconda/fasttree）采 用

最大似然法构建进化树，参数设定为“-gtr-nt”。采用

在线交互式生命树（Interactive Tree of Life，iTOL）
iTOLv4 软件（https：//itol. embl. de/）进行作图展示。
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1. 2. 3　谱系、克隆复合群、序列型、毒力基因、应激

生存岛及相关抗性基因分析

利用巴斯德李斯特菌数据库（https：//bigsdb.
pasteur. fr/listeria/listeria. html）分析株菌全基因组

序列，得到谱系、克隆复合群（Clonal complex，CC）
型、序列型（Sequence type，ST）型、毒力基因、应激生

存岛及相关抗性基因。

1. 2. 4　泛基因组分析

利用 Roary v3. 11. 2 软件（http：//sanger-pathogens.
github. io/Roary/）自带的 python 脚本 roary_plot. py
和 R 语言脚本 create_pan_genome_plots. R，对 1. 2. 4
步骤的 Roary 输出文件“accessory_binary_genes. newick”

“gene_presence_absence. csv”“number_of_new_genes.
Rtab”“number_of_conserved_genes. Rtab”“number_
of_genes_in_pan_genome. Rtab”“number_of_unique_
genes. Rtab”“blast_identity_frequency. Rtab”等进行

分析，获得泛基因组聚类树，核心基因、软核基因、

壳基因、云基因的分布图，以及泛基因组特征拟合

曲线。

根据每一个同源基因里面基因覆盖的菌株数

量，定义每个同源基因的保守性值（Conservative 
value，CV），如：对于某个同源基因有 20 个菌株均含

有此基因，则此同源基因的 CV 为 20，其他同理类

推。CV 是每类同源基因在菌株中分布差异性的体

现，CV 值越大说明该同源基因在细菌群体里面分

布越广泛，也说明该基因在细菌中越保守。

2　结果

2. 1　菌株谱系、CC 型和 ST 型

25 株单增李斯特菌分为 2 个谱系，其中谱系Ⅱ
检出最多，有 21 株，占比为 84. 0%，谱系Ⅰ有 4 株，

占比 16. 0%。25 株单增李斯特菌共分为 10 种 CC
型，其中 CC9 检出最多，有 7 株，占比为 28. 0%，其

次是 CC8 检出 4 株，CC121 检出 3 株。10 种 CC 型

共分为 11 种 ST 型，除 CC155 包括 ST155 和 ST705
两种 ST 型外，其余 CC 型只包含一种 ST 型，发现 1
个新的 ST 型，即 ST3142，属于 CC7（图 1）。7 株英

诺克李斯特菌共分为 5 种 ST 型，ST537 和 ST2939
各 2 株，ST637、ST1610、ST1485 各 1 株（图 1）。

2. 2　基因特征分析

32 株李斯特菌基于核心基因组构建系统发育

树，相同谱系、血清型和 CC 型的菌株聚集在一起，

分为单增李斯特菌谱系Ⅰ、单增李斯特菌谱系Ⅱ和

英诺克李斯特菌 3 个群，其中单增李斯特菌分为 10
个亚群，英诺克李斯特菌分为 5 个亚群，与 CC 型保

持一致（图 1）。

2. 3　毒力基因携带情况

单增李斯特菌除了有 2 株 CC155 不携带 prfA

基因，1 株 CC8 和 CC87 不携带 actA，其他单增李斯

特菌均携带了 LIPI-1 所涵盖的 6 个毒力基因 prfA、

plcA、hly、mpl、actA、plcB，英诺克李斯特菌均不携带

LIPI-1。未发现有菌株携带 LIPI-2。单增李斯特菌

图 1　32 株李斯特菌毒力基因和应激生存岛基因分布

Figure 1　Distribution of the antimicrobial virulence genes and the stress survival islet among 32 Listeria strains
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均不携带 LIPI-3，7 株英诺克李斯特菌有 5 株携带

LIPI-3 的 4 个基因ⅡsA、ⅡsG、ⅡsH、ⅡsX，其中仅 2 株

ST2939 和 2 株 ST537 株菌携带Ⅱ sA 基因，仅 1 株

ST1610 和 2 株 ST537 株菌携带ⅡsG、ⅡsH、ⅡsX 基

因。仅 2 株 ST87 单增李斯特菌携带 LIPI-4，其 6 个

基 因 70009、70010、70011、70012、70013 和 70014

均为阳性。7 株英诺克李斯特菌均携带 LIPI-4 的

70010、70011、70012 基因（图 1）。

25 株单增李斯特菌中共携带了 13 种内化素基

因 inlA、inlB、inlC、inlC2、inlD、inlE、inlF、inlG、inlH、

inlJ、inlK、inlL 和 inlP4，其中所有菌株均携带 inlA、

inlB、inlC、inlK。仅 2 株 ST378 携带 13 种内化素基

因，且仅这 2 株 ST378 携带 inlP4 基因，其他菌株均不

携带该基因。此外，1 株 ST155 株菌不携带 inlC2 和

inlH 基因。7 株 ST9 菌株均不携带 inlD 基因。1 株

ST8 株菌不携带 inlE 基因。1 株 ST8、1 株 ST14 和

3 株 CC121 株菌不携带 inlF 基因。1 株 ST14、4 株

ST121、2 株 ST1032、2 株 ST87 株菌均不携带 inlG

和 inlL 基因，同时 4 株 ST8 的菌株也均不携带 inlL。

1 株 ST8、1 株 ST121 和 2 株 ST1032 株菌不携带 inlJ

基因（图 1）。

2. 4　应激生存岛及相关抗性基因携带情况

25 株单增李斯特菌有 16 株（64. 0%）携带 SSI-
1，其中 4 株谱系Ⅰ菌株中仅有 2 株 CC5 携带 SSI-
1，携带率为 50. 0%（2/4），21 株谱系 Ⅱ 菌株中有

14 株（1 株 CC7、4 株 CC8、7 株 CC9、2 株 CC155）

携带 SSI-1，携带率为 66. 7%（14/21），7 株英诺克李

斯特菌均不携带 SSI-1。4 株谱系Ⅰ菌株均不携带

SSI-2，21 株谱系Ⅱ中有 3 株 CC121 携带 SSI-2，携
带率为 14. 3%（3/21），7 株英诺克李斯特菌中有 6
株携带 SSI-2，携带率为 85. 7%（6/7）（表 1）。32 株

李斯特菌均未发现基因组岛 LGI1（含有抗季铵盐

类消毒剂基因 bcrABC、emrE、emrC、qacA 和 qacH），

也未发现基因组岛 LGI2（由抗重金属镉基因 cadA

和 cadC 以及抗重金属砷基因 arsD1、arsA1、arsR1、

arsD2、arsR2、arsA2、arsB1、arsB2 组 成）及 相 关 转

座子。

2. 5　泛基因组分析

25 株单增李斯特菌的泛基因组有 4 918 类基

因簇，25 株单增李斯特菌和 7 株英诺克李斯特菌的

共有泛基因组有 6 632 类基因簇，聚类分析如图 2、
图 3 所示，根据 CV 值从大到小将泛基因组分为核

心基因、软核基因、壳基因、云基因 4 类，基因数目

如图 4 所示，菌株的核心基因组由核心基因和软核

基因两部分组成，25 株单增李斯特菌的泛基因组中

图 2　25 株单增李斯特菌泛基因组中的 4 918 类基因簇的聚类树

Figure 2　Clustering tree of 4 918 gene cluster in the pan-genome of 25 L. monocytogens

表 1　32 株李斯特菌的应激生存岛（SSI-1、SSI-2）携带情况

Table 1　The stress survival islet 1 and 2 among 32 Listeria 

strains

单增李斯特菌

英诺克李斯特菌

谱系Ⅰ
谱系Ⅱ

携带菌数/总菌数(携带率%）

应激生存岛（SSI-1）
2/4（50.0）

14/21（66.7）
0/7（0.0）

应激生存岛（SSI-2）
0/4（0.0）

3/21（14.3）
6/7（85.7）
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CV 值为 24、25 的核心基因数量为 2 251 个（占比

45. 8%），CV 值为 23 的软核基因数量为 21 个（占比

0. 4%），3≤CV 值<23 的壳基因总数为 1 462 个（占

比 29. 7%），CV 值<3 的云基因，即菌株特有的基因，

数目为 1 184 个（占比 24. 1%）。25 株单增李斯特

菌和 7 株英诺克李斯特菌的共有泛基因组中 CV 值

为 31、32 的 核 心 基 因 数 量 为 1 462 个（占 比

22. 0%），CV 值为 30 的软核基因数量为 25 个（占比

0. 4%），4≤CV 值<30 的壳基因总数为 2 923 个（占

比 44. 1%），CV 值 <4 的云基因，即菌株特有的基

因，数目为 2 222 个（占比 33. 5%）。通过计算英诺

克李斯特菌的核心基因与单增李斯特菌的 64. 9%
（1 462/2 251）的核心基因同源。

计算得到李斯特菌泛基因组大小、核心基因数

目与菌株数量的关系曲线（图 5）。泛基因组曲线特

征表现为随着测序菌株数量的不断增加，泛基因组

的基因数目也呈现线性增加，分析 25 株单增李斯

特菌，当菌株数量达到 15 后，核心基因数目趋于稳

定，并基本稳定在 2 272 左右。25 株单增李斯特菌

和 7 株英诺克李斯特菌共同分析时，当菌株数量达

到 10 后，核心基因数目趋于稳定，并基本稳定在

1 487 左右，即单增李斯特菌和英诺克李斯特菌共

图 3　32 株李斯特菌泛基因组中的 6 632 类基因簇的聚类树

Figure 3　Clustering tree of 6 632 gene cluster in the pan-genome of 32 Listeria

图 4　25 株单增李斯特菌（A）和 32 株李斯特菌（B）不同 CV 值的基因数目分布

Figure 4　Gene numbers with different CV values of 25 L. monocytogens (A) and 32 Listeria (B)
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同包含的核心基因数目约为 1 487。

3　讨论

单增李斯特菌作为一种重要的食源性致病菌，

可以在不同种类的食物及食物相关环境长期存活

和增殖，英诺克李斯特菌与其相比具有相似的生化

特性，但又不具有致病性，本文采用全基因组测序

技术对食源性单增李斯特菌和英诺克李斯特菌基

因组特征进行分析比较，旨在深入了解两种菌基因

组特征差异和系统发育关系。

李斯特菌的致病性与其毒力基因之间存在紧

密关联，缺失毒力基因使其致病性明显减弱甚至完

全丧失。有资料表明 LIPI-1 与单增李斯特菌的致

病性密切相关，包含了细菌侵袭宿主和增殖调控的

关键基因，是细菌在细胞内生存必不可少的，具有

高度的保守性［5］，单增李斯特菌除了 2 株谱系 Ⅱ 
CC155 prfA 基因，1 株谱系 Ⅱ CC8 和 1 株谱系 Ⅰ 
CC87 actA 基因有缺失外，其余基因均未缺失，具有

较高的稳定性，而英诺克李斯特菌均不携带 LIPI-1。
本研究未发现有菌株携带 LIPI-2。LIPI-3 由 8 个基

因组成，编码第二溶血素，又名李斯特菌素 S（LLS），

可致使宿主细胞发生溶血，且可调节宿主肠道内的

微生物菌群［6］，尽管本文中单增李斯特菌均没有携

带，仅 6 株英诺克李斯特菌携带 4 个 LIPI-3 的基

因，但根据资料显示 LIPI-3 常从谱系Ⅰ的部分单增

李斯特菌及英诺克李斯特菌中检出［7］，由此也可解

释李斯特菌病暴发病例中临床占比较高的谱系Ⅰ
的单增李斯特菌具有高毒力的原因。LIPI-4 是新发

现的一个毒力岛，共含有 6 个基因，与单增李斯特

菌的神经感染和母胎感染密切相关，能增强侵袭感

染能力［8］，有的资料显示 LIPI-4 仅谱系 Ⅰ 中包含

ST87 在内的少数型别携带［2］，这与我们的研究结果

一致，也进一步证实了谱系Ⅰ中如 ST87 具有高毒

力的原因，同时提示该食品（生禽肉）存在较高的食

品安全风险，应加强检测或食源性疾病的防控，此

外，7 株英诺克李斯特菌也携带 LIPI-4 的全部或部

分基因。此外单增李斯特菌携带了多个内化素基

因，该基因与宿主非吞噬细胞的黏附和内化有关，

本研究中单增李斯特菌中 inlA、inlB、inlC、inlK 的检

出率达 100. 0%，其他内化素基因在单增李斯特菌

的特定基因型别中有缺失，这与已有的研究结果一

致［9］，英诺克李斯特菌均不携带内化素基因。综合

分析以上毒力基因的携带情况，单增李斯特菌均携

带 LIPI-1 和内化素基因，而英诺克李斯特菌却完全

缺失，说明这两部分毒力基因对单增李斯特菌毒力

的表达至关重要，其中 LIPI-1 中的 prfA 作为中心转

录调控因子，可调控 actA、hly、plcA、plcB 等与李斯特

菌致病相关的毒力因子的表达［10］，prfA 的激活被认

为是单增李斯特菌从环境生物向哺乳动物宿主感

染的关键［11］，prfA 毒力调控机制相当复杂［12］，目前

尚未完全确定。因此我们推测英诺克李斯特菌即

使携带了 LIPI-3 和 LIPI-4 的全部或部分毒力基因，

也因其缺失了 LIPI-1 和内化素大量毒力基因，尤其

是缺少了 prfA 对其他毒力基因的转录调控而无法

被表达出来，最终导致完全没有毒力。

应激生存岛 SSI-1 与单增李斯特菌对高浓度

NaCl、高浓度胆盐、低 pH 等环境因素的耐受性有

关［3］，本研究中单增李斯特菌大多型别均携带，而英

诺克李斯特菌均不携带；应激生存岛 SSI-2 有助于

携带的菌株在碱性、氧化胁迫等逆性环境下存活，

图 5　25 株单增李斯特菌（A）和 32 株李斯特菌（B）的泛基因组特征拟合曲线

Figure 5　Fitting curve of pan-genomic characteristics of 25 L. monocytogens (A) and 32 Listeria (B)
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如食品加工环境［13］，我们发现 ST121 和 85. 7%（6/
7）的英诺克李斯特菌携带，目前单增李斯特菌除了

ST121，没有在其他型别中发现携带 SSI-2 基因岛的

报道［14］。由此可以推测英诺克李斯特菌具有不耐

高浓度 NaCl、高浓度胆盐、低 pH，大多耐碱、抗氧化

的特性，但有待进一步验证。随着基因测序技术的

不断普及和检测费用的逐步降低，有条件和能力的

实验室可采用基因测序的方法对基因组进行分析

从而发现高毒力及特殊抗性的菌株，为食源性疾病

的精准防控提供理论依据。

本研究对 25 株单增李斯特菌和 7 株英诺克李

斯特菌的核心基因和泛基因进行探索性分析，从基

于核心基因构建的系统发育树分析单增李斯特菌

和英诺克李斯特菌之间的进化关系，我们发现谱系

Ⅰ的单增李斯特菌和英诺克李斯特菌的进化关系

较谱系Ⅱ更近（图 1）。有学者提出，两种李斯特菌

是从同一个祖先进化而来的，并且在进化过程中部

分菌株因毒力基因缺失而形成无致病性的英诺克

李斯特菌［15］。泛基因组学对于研究细菌中基因组

成、特征以及某特定细菌群体内基因数量的动态变

化提供了一个新的视角［16］。32 株李斯特菌的泛基

因组核心基因数目的变化曲线可以观察到，随着基

因组数目的增加，泛基因组大小也呈线性增加，故

此可以推断李斯特菌具有开放型的泛基因组，单增

李斯特菌共有核心基因 2 272 个，而英诺克李斯特

菌与单增李斯特菌共有的核心基因则有 1 487 个，

说明英诺克李斯特菌与单增李斯特菌有很近的亲

缘关系，同时也可以解释这两种菌生化特性具有较

高相似性的原因。本研究因菌株数量少，因此代表

性有限，对李斯特菌泛基因组更深入的研究有待更

多的菌株基因组的加入，随着更多的新菌株基因组

加入可能会发现新的同源基因，因而这些菌株特有

基因将会被归类为非必须基因。
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