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摘 要：克罗诺杆菌（Cronobacter spp.）是一类环境适应能力强、分布广泛的食源性条件致病菌，可通过污染婴幼

儿配方奶粉等食品导致新生儿感染，并引发坏死性结肠炎、败血症以及脑膜炎等疾病，严重威胁着新生儿和早产儿

生命健康。近年来，高通量测序技术和细菌基因组学领域的迅猛发展，极大促进了克罗诺杆菌基因组学分析、分子

进化和变异机制、毒力基因、鉴定基因和耐药基因挖掘等方面的研究，这对防治克罗诺杆菌感染具有重要的科学意

义。本文旨在对克罗诺杆菌基因组学的最新研究现状和发展趋势予以综述，为应用于预防和治疗克罗诺杆菌感染

性疾病以及鉴定克罗诺杆菌新方法的建立提供重要的理论依据。
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Abstract： Cronobacter spp.  are foodborne opportunistic pathogens known for their significant environmental adaptability 
and wide-ranging distribution.  These organisms have the potential to cause neonatal infections through the contamination 
of infant powdered formula， resulting in serious diseases， such as necrotizing enterocolitis， sepsis or meningitis， thereby 
posing a serious threat to the health and life of newborns and premature infants.  The recent rapid progress in high-

throughput sequencing technology and bacterial genomics has greatly promoted research in areas such as the genomic 
analysis of Cronobacter， molecular evolution and mechanisms of variation， virulence genes， identification genes， and drug 
resistance gene mining.  These advancements have significant scientific implications for the prevention and treatment of 
Cronobacter infections.  This review aims to offer a thorough analysis of the present status and forthcoming directions in 
Cronobacter genomics research， providing essential theoretical groundwork for the development of novel approaches in 
identification， prevention， and treatment of Cronobacter infections.
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克罗诺杆菌（Cronobacter）为肠杆菌科的革兰氏

阴性菌，是一类重要的食源性条件致病菌，在自然

界中分布范围广，环境适应能力强，可从土壤、植物

叶面、水果、谷物、奶粉等多种样品中分离得到［1-6］。

新生儿、早产儿为其易感人群，该菌感染后可导致

脑膜炎、败血症以及坏死性结肠炎等疾病的发生，同

时也可能引发严重的神经系统损伤和发育障碍等后

遗症［7-9］。在 1961 年 URMENYI 和 FRANKLIN［10］首

次报道了克罗诺杆菌属的感染病例，随后此菌逐渐受

到了全球范围的广泛关注。克罗诺杆菌属已被确认

的物种目前有 7 个：阪崎克罗诺杆菌（C.  sakazakii）、

丙二酸盐克罗诺杆菌（C.  malonaticus），莫金斯克罗诺

杆菌（C.  muytjensii）、苏黎世克罗诺杆菌（C.  turicensis）、

尤尼沃斯克罗诺杆菌（C.  universalis）、都柏林克罗
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诺 杆 菌（C.  dublinensis）及 康 帝 蒙 提 克 罗 诺 杆 菌

（C.  condimenti）。

研究显示，克罗诺杆菌感染病例在全球范围内

时有发生，如中国、日本、巴西、美国都曾报道过新

生儿或早产儿感染克罗诺杆菌甚至导致死亡的病

例［11-13］。但目前克罗诺杆菌的进化、穿越肠道屏障、

引发全身感染、毒力因子分泌等机制尚未完全阐

明，导致治疗药物和疫苗的研发陷入停滞。一系列

基于基因的分子生物学方法，例如 16S rDNA、23S 

rDNA、MMS、ompA、fusA、rpoB、cgcA、ygrB 等用于鉴定

克罗诺杆菌属，但这些方法中只有少数能够在种水

平上同时检测和区分克罗诺杆菌。随着测序技术

的不断发展，基于克罗诺杆菌基因组学的分析有望

解决这些难题。因此，本文对克罗诺杆菌基因组的

特征、进化、毒力基因以及比较基因组等方面的研

究予以综述，为开发新的预防和治疗克罗诺杆菌感

染性疾病以及鉴定克罗诺杆菌的方法提供了重要

的理论支持。

1　克罗诺杆菌基因组一般特征

2007 年，EVA KUCEROVA 等［14］首次对阪崎克

罗诺杆菌 BAA-894 菌株进行全基因组测序，至此开

启了克罗诺杆菌基因组时代，其基因组包含一条染

色体和两个质粒：染色体长度为 4. 37 Mb，GC 含量

为 57%；质粒 pESA2 长度为 31 kb，GC 含量为 51%；

质粒 pESA3 长度为 131 kb，GC 含量为 56%。其中

包括编码蛋白基因 4 139 个，平均编码的蛋白长度

317 个氨基酸，编码蛋白质长度范围在 14~2 356 个

氨基酸，tRNA 基因 83 个，rRNA 基因 22 个，基因间平

均距离 131 bp（RefSeq 登录号：GCF_000017665. 1）。

随后，得益于全基因组测序技术的快速发展，

公共数据库克罗诺杆菌基因组数量在急剧增加，

NCBI 数据库共收录 2 348 株克罗诺杆菌基因组数据

（截至 2024 年 3 月 31 日）。如图 1 所示，其中包括

1 906 个阪崎克罗诺杆菌基因组（81. 18%）、145 个

都柏林克罗诺杆菌基因组（6. 18%）、141 个丙二酸

盐克罗诺杆菌基因组（6. 01%）、117 个苏黎世克罗

诺杆菌基因组（4. 98%）、21 个莫金斯克罗诺杆菌基

因 组（0. 89%）、9 个尤尼沃斯克罗诺杆菌基因组

（0. 38%）、3 个康帝蒙提克罗诺杆菌基因组（0. 13%）

和 6 个属内未归类基因组（0. 26%）。 2007 年到

2015 年，由于测序技术主要以一代测序技术为主，

测序费用昂贵，测序时间比较长，随着二代测序技术

的飞跃发展，2016 年后，克罗诺杆菌测序数量逐步增

加（图 2），给克罗诺杆菌基因组学的研究带来了巨

大的机遇。

对 NCBI 数据库中所有的克罗诺杆菌基因组下

载并进行筛选，从中筛选出 1 843 个克罗诺杆菌的

高质量基因组并使用 CheckM2 分析基因组的完整

度和污染度（筛选条件：碱基数量≥4 000 000、contigs
数量 ≤100、N50≥500 000、L50≤20、完整度 ≥85%、污

染度≤10%）。克罗诺杆菌属 7 个物种和属内未归类

基因组如表 1 所示，其中包含 1 502 个阪崎克罗诺杆

菌基因组（22 个完成图和 1 480 个草图）、100 个丙

二酸盐克罗诺杆菌基因组（4 个完成图和 96 个草

图）、103 个苏黎世克罗诺杆菌基因组（1 个完成图

和 102 个草图）、109 个都柏林克罗诺杆菌基因组

（4 个完成图和 105 个草图）、17 个莫金斯克罗诺杆

菌基因组（2 个完成图和 15 个草图）、6 个尤尼沃斯

克罗诺杆菌基因组（1 个完成图和 5 个草图）、2 个

康帝蒙提克罗诺杆菌基因组（1 个完成图和 1 个草

图）以及 4 个属内未归类基因组（4 个草图）。克罗诺

杆菌属基因组 GC 含量范围为 55. 71%~57. 93%，平

均基因数范围为 3 990~4 287 个，基因平均长度为

1 082~1 103 bp。克罗诺杆菌属多位点序列分型

（Multi-locus sequence typing，MLST）分型统计结果

显示（图 3），克罗诺杆菌属共有 239 个不同的 ST 型，

其中主要的 ST 型为 ST4（24. 49%）和 ST1（19. 94%）。

分别统计属内七个物种以及未归类基因组的 ST 型，

结果显示阪崎克罗诺杆菌共有 116 个不同的 ST 型，

图 1　NCBI数据库克罗诺杆菌物种个数统计

Figure 1　Number of species of Cronobacter in NCBI database

图 2　2007—2023年 NCBI数据库克罗诺杆菌基因组数据统计

Figure 2　Genomes of Cronobacter in NCBI Database from 
2007 to 2023
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其中主要的 ST 型为 ST4（28. 73%）和 ST1（23. 47%）。

丙二酸盐克罗诺杆菌共有 29 个不同的 ST 型，其中

主要的 ST 型为 ST7（32. 63%）。苏黎世克罗诺杆菌

共有 42 个不同的 ST 型，其中主要 ST 型为 ST975
（9. 30%）和 ST32（9. 30%）。都柏林克罗诺杆菌共有

47 个 不 同 的 ST 型 ，其 中 主 要 的 ST 型 为 ST167

（9. 21%）。莫金斯克罗诺杆菌共有 9 个不同的 ST 型，

其中主要的 ST 型为 ST765（20%）。尤尼沃斯克罗

诺杆菌共有 4 个不同的 ST 型，分别是 ST54、ST622、
ST878 和 ST978。康帝蒙提克罗诺杆菌的 ST 型为

ST98（100%）。属内未归类的克罗诺杆菌共有 3 个

不同的 ST 型，其中主要的 ST 型为 ST967（50%）。

2　克罗诺杆菌泛基因组与核心基因组

泛基因组（pan-genome）最早由 TETTELIN 等［15］于

2005 年在细菌中提出，指一个物种的全部基因组信

息，可分为由所有个体共享的核心基因组和部分个体

共享或个体特异性的非必需基因组组成。2013 年，

GIRM 等［16］对 8 个克罗诺杆菌基因组进行泛基因组

分析后确定了克罗诺杆菌的核心基因组由 3 160 个

基因组成，其中包括编码了一系列有助于增强环境

适应性和植物共生性的基因，在泛基因组中发现许

多潜在的水平转移基因，如溶原性噬菌体、多种金

属抗性基因等。2019 年，LEE 等［17］对来源于 NCBI

数据库的 237 个阪崎克罗诺杆菌基因组和 48 个不

同来源的克罗诺杆菌基因组进行泛基因组分析，该

研究发现阪崎克罗诺杆菌核心基因组由 3 345 个基

因组成，系统发育分析表明，阪崎克罗诺杆菌由多

个不同谱系组成且不同谱系的核心和辅助基因组

特征差异大。在构成泛基因组的 17 158 个基因中，

共有 2 991 个基因存在重组史，其中重组频率高的

基因与营养获取、代谢和毒素产生有关。随着测序

技术的发展，大量的克罗诺杆菌基因组数据的产生

使得对克罗诺杆菌的泛基因组研究更加全面和深

入，有利于了解其物种的起源与进化。

图 3　克罗诺杆菌属 MLST 分型统计

Figure 3　Multiple-locus sequence typing of Cronobacter spp

表 1　克罗诺杆菌属物种基因组组成

Table 1　Genomic characteristics of Cronobacter spp
物种

C. sakazakii

C. malonaticus

C. universalis

C. turicensis

C. dubliniensis

C. muytjensii

C. condiment

unidentified species

组装水平

complete
draft

complete
draft

complete
draft

complete
draft

complete
draft

complete
draft

complete
draft
draft

完整度/%
100

99.98
100

99.94
100

99.97
100

99.99
100

99.99
100

99.29
100
100
100

污染度/%
0
1.06
0
0.74
0
0.80
0
0.61
0
0.50
0
0.22
0
0.02
0.06

基因组大小（Mbp±SD）
4.54 ± 0.15
4.55 ± 0.13
4.52 ± 0.09
4.49 ± 0.13

4.44
4.40 ± 0.04

4.60
4.59 ± 0.09
4.71 ± 0.05
4.57 ± 0.12
4.66 ± 0.14
4.44 ± 0.11

4.50
4.59

4.63 ± 0.16

基因组平均

GC 含量

56.79%
56.83%
56.91%
56.91%
57.83%
57.93%
57.25%
57.35%
57.43%
57.75%
57.54%
57.54%
55.78%
55.71%
57.02%

平均

基因数

4 188
4 180
4 153
4 119
4 044
3 990
4 195
4 172
4 287
4 157
4 046
4 028
4 109
4 241
4 252

基因平

均长度

1 084
1 089
1 090
1 091
1 097
1 103
1 096
1 100
1 099
1 099
1 103
1 103
1 095
1 082
1 089

tRNA
平均数量

83
72
83
72
84
73
85
73
84
73
86
73
82
75
78

rRNA
平均数量

7
7
7
7
7
7
8
7
7
7
7
7
7
7
7
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3　克罗诺杆菌基因组学的应用

克罗诺杆菌被国际食品微生物标准委员会

（International Commission of Microbiological Specializations 
on Food，ICMSF）列为对部分人群存在严重危害的致

病菌，并于 2004 年由联合国粮食和农业组织（Food 
and Agriculture Organization of the United Nations，FAO）
和联合国世界卫生组织（World Health Organization，
WHO）划分为 A 类致病菌［18］。虽然感染率较低，但

其致死率却很高。据统计，新生儿感染后的死亡率

高达 27%~80%［19-20］，已经引起多个国家的广泛关

注。文献报道显示，其中阪崎克罗诺杆菌、丙二酸

盐克罗诺杆菌和苏黎世克罗诺杆菌为主要致病种，

阪崎克罗诺杆菌临床菌株分离率最高，且种内不同

ST 型致病能力也存在较大差异［21-22］。因此，对克罗

诺杆菌致病种的精准鉴定、分型以及对致病机制的

深入探究，在预防疾病传播、降低患病率等方面具

有极其重要的价值。

3. 1　ompA 等位基因分型

外膜蛋白 A（OmpA）是一种独特的外膜蛋白，

大量存在于革兰氏阴性菌的外膜中，在不同细菌中

具有保守的氨基酸序列。克罗诺杆菌属的外膜蛋

白 OmpA 有利于该菌侵入脑微血管内皮细胞并引

起新生儿脑膜炎［23］。2006 年，MOHAN 等［24］将克罗

诺杆菌（ATCC 51329）的 ompA 基因的核苷酸序列和

氨基酸序列与 GenBank 数据库比对，发现该基因与

其他革兰氏阴性菌的 ompA 基因具有高度同源性，

于是 ompA 基因靶向 PCR 开始作为快速检测克罗

诺杆菌属的方法。2015 年，FEI 等［25］对从中国分离

出的 70 株克罗诺杆菌进行全基因组测序后使用

MLST 和 ompA 等位基因方法对其分型，研究显示，

其中 42 株菌的 ompA 型别是 6，属于 9 种序列类型：

ST4、ST64、ST17、ST21、ST40、ST259、ST260、ST261
和 ST269。随着克罗诺杆菌基因组学研究的不断深

入，对 ompA 等位基因的分析鉴定更加准确，也能够

更好地理解 ompA 等位基因的多样性和变异情况。

3. 2　O 抗原分型

脂多糖（Lipopolysaccharide，LPS）是克罗诺杆菌

重要的毒力因子，对于侵入肠上皮细胞至关重要。

O 抗原锚定在革兰氏阴性菌的脂多糖外膜上，是细

菌与环境的免疫屏障［26］，其多样性源于 O 抗原基因

簇（O-AGC）的遗传变异。O 抗原血清分型是克罗诺

杆菌菌株分类的基础，也是流行病学调查和监测的

重要工具。2011 年，SUN 等［27］开发了阪崎克罗诺杆菌

O 抗原血清分型方案，将阪崎克罗诺杆菌划分为 7 种

O 抗原血清型。2015 年，BLAŽKOVÁ M［22］等对 82 株

克罗诺杆菌的 O 抗原基因簇进行比对分析后确定

了克罗诺杆菌属的 24 种 O 抗原血清型。2021 年，

WANG 等［28］利用全基因组测序对公共数据库所有

的克罗诺杆菌基因组进行分析，成功鉴定出 11 种

新的克罗诺杆菌 O 抗原血清型。研究表明，阪崎克

罗 诺 杆 菌 所 占 克 罗 诺 杆 菌 最 常 见 的 致 病 种 的

93. 62%［29］，临床最常见的血清型为 sakO2、sakO1［22］，

sakO2 和 sakO1 分别占所有阪崎克罗诺杆菌 O 抗原

血清型的 41. 72% 和 28. 62%［28］。表明阪崎克罗诺杆

菌 sakO1 和 sakO2 菌株具有更强的毒力。随着高通

量测序技术的成本不断降低，克罗诺杆菌基因组学

为分析 O 抗原提供了有力的工具，能够大规模对克

罗诺杆菌进行快速、准确的 O 抗原血清型鉴定。

3. 3　MLST 分型

MLST 分型是一种基于核酸序列测定的细菌分

子分型方法，通过 PCR 扩增多个管家基因（通常为

7 个）的内部片段，然后测定这些片段的序列以分析不

同菌株的变异程度，从而进行对不同菌株的分型。克

罗诺杆菌的 MLST 分型最早由 FORSYTHE 团队［30］提

出，是根据 atpD、fusA、glnS、gltB、gyrB、infB 和 pps 这

7 个高度保守的管家基因进行分型的。高通量测序

技术的发展以及公共数据库中克罗诺杆菌基因组

数量急剧增加，使得 7 个管家基因的等位基因和序

列型（Sequence type，ST）数量更加丰富。研究表明，

克罗诺杆菌不同的 ST 型菌株的致病能力是有差异

的，ST4 型与新生儿和早产儿脑膜炎感染相关［21，31］，

ST12 型与新生儿和早产儿坏死性结肠炎感染相

关［30，32］。2019 年，WANG 等［33］通过对 209 个阪崎克

罗诺杆菌基因组进行比较基因组分析并构建进化

树，揭示了 8 个克隆群（CGs），其中 CG1 和 CG2 为

主要的与致病相关的分支，CG1 和 CG2 分别主要对

应 ST4 和 ST12，CG1 与新生儿脑膜炎之间的关联尚

不确定，因为在该 ST 型中尚未确定独特的毒力特

征，但是已有研究表明 CG1 的菌株具有更强的抗干

燥能力［34］。2021 年，SULAIMAN 等［35］对环境检测样

品中回收的 83 株克罗诺杆菌进行 MLST 分析，其中

近 50% 的菌株鉴定为 ST4，该研究还揭示了 12 个不

同的 CGs，其中 CG8 包含菌株数量最多（17. 43%）。

2023 年，LI 等［36］对中国不同地区的加工环境中分

离出的 35 株克罗诺杆菌菌株测序并进行 MLST 分

型，结果发现共有 35 种序列型，其主要序列类型为

ST1（14. 42%）、ST4（18. 27%）和 ST64（11. 54%）。该

研究发现这 3 种序列类型是中国污染配方奶粉的

优势 STs。随着克罗诺杆菌测序数据的不断增加，

MLST 分型对该菌的分析更准确、可重复性更强、分

辨率更高，这对未来克罗诺杆菌属物种研究发挥着

重要作用。
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3. 4　核心基因组多位点序列分型

核心基因组多位点序列分型（Core genome multiple-

locus sequence typing，cgMLST）核心基因组多位点序

列分型是基于全基因组的核心靶基因进行序列分

型，在现有的 MLST 数据基础上，以大量菌株中存在

的 核 心 基 因 组 作 为 序 列 分 型 标 记 。 2014 年 ，

FORSYTHE 等［37］通过 PubMLST 数据库分析 107 个

克罗诺杆菌完成图基因组，使用属于直系同源基因

簇（COG）的 基 因 生 成 具 有 1865 个 位 点 的 COG-

cgMLST，进化树表明阪崎克罗诺杆菌 CG4 包含与

大多数新生儿脑膜炎病例相关的 ST4。 2021 年，

PARRA-FLORES 等［38］使用全基因组测序对 2017 年

从智利配方奶粉中分离出的七株阪崎克罗诺杆菌

进行 cgMLST 分析，其中 6 个属于具有 1~3 个等位

基因差异的 ST1 菌株，1 个属于具有 3043 个等位基

因差异的 ST83 菌株，并揭示了分离株的多种抗生

素耐药基因和毒力基因。由于克罗诺杆菌全基因

组数据量急剧增多使得 PubMLST 方案最初的七位

点拓展至上千位点，这对于菌株之间的细微变异也

更为敏感，进一步提高了结果的精确度和准确性。

4　克罗诺杆菌基因组学在毒力基因挖掘方面的

应用

细菌的毒力基因与其造成疾病的严重程度息

息相关。因此，对细菌毒力基因的挖掘就显得至关

重要。传统挖掘毒力基因的方法费时费力，并且重

复性较差，但是通过全基因组测序和比较基因组学

分析就可以迅速预测细菌的毒力基因，并且与相关

表型相联系，从而推测潜在的致病性，这对于分析

和筛选细菌毒力基因提供了有力的帮助。

2019 年，CUI 等［39］对从中国 12 个省疾控预防

控制中心分离出的 31 株克罗诺杆菌进行全基因组

测序并与 VFDB 数据库进行比对，发现了两个新的

与毒力相关的基因簇，编码菌毛的 sfp 和编码溶血

素的 hly，这两个基因簇存在于相同的分离株中，后

实验验证了其分析结果；同年，WANG 等［33］通过对

209 个阪崎克罗诺杆菌基因组进行比较基因组学分

析，进化树分支定义了八个不同的 CGs，其中 CG1
和 CG2 与新生儿感染显著相关。通过对这两个 CG
中显著共同存在的基因进行分析，发现了一个新的

毒力基因——cklR（编码 LysR 家族蛋白），该基因在

CG1 和 CG2 克隆群中占比高达 81. 62% 和 87. 56%，

而在其他克隆群中的占比为 0%，并解析了此种新

毒力因子的致病机制；2022 年，CARVALHO 等［40］对

从婴儿谷类辅食中分离的 17 株克罗诺杆菌测序并

进行泛基因组分析，发现了一些独特的毒力基因，如

fimH、gtrA 等，其中 fimH 基因编码对于黏附宿主细胞

至关重要的Ⅰ型菌毛，gtrA 基因编码一种有助于 LPS
合成的蛋白质；2023 年，HOLÝ 等［41］基于全基因组测

序筛选从食物和奶粉中分离出的 15 株克罗诺杆菌

中的毒力基因，揭示了许多毒力相关基因，包括Ⅵ型

分泌系统、鞭毛操纵子、外膜蛋白（OmpA）等，其中

所有的阪崎克罗诺杆菌菌株均编码 cpa 基因，该基

因可能与阪崎克罗诺杆菌的血清抵抗力或者全身

性传播有关。通过全基因组测序以及比较基因组

学分析可将相关基因和表型联系起来，能够实现对

细菌毒力基因的快速预测，这为进一步解析克罗诺

杆菌的致病机制提供了极大的帮助。

5　克罗诺杆菌基因组学在鉴定基因筛选方面的

应用

当今卫生健康领域中，相较于全基因组测序，

以特异性的鉴定基因为基础的 PCR 检测技术和芯

片检测技术对已知的病原菌进行检测因成本低廉、

检测迅速等优点而被广泛应用。2024 年 2 月 8 日，

PCR 扩增管家基因进行克罗诺杆菌种的鉴定的方

法已经列为国家标准方法，这对于鉴定基因的筛选

就显得至关重要。随着高通量测序技术的不断发

展，基于全基因组数据，通过大规模的比较基因组

学分析筛选病原菌的特异性鉴定基因已然成为一

种重要的筛选方法。

2019 年，CHEN 等［42］以开发针对苏黎世克罗诺

杆菌的灵敏且快速的 PCR 检测方法为目的，对苏黎

世克罗诺杆菌菌株 LMG 23827 的基因组序列进行

分析，使用 BLAST 比对该菌株中所有的 4 232 个基

因序列，其中 13 个基因靶标是特异于苏黎世克罗诺

杆菌。经过 PCR 验证，发现使用针对其中的 CTU_

19580 基因所设计的引物能够实现快速、高效地检

测苏黎世克罗诺杆菌的目的，并将这一发现用于开

发苏黎世克罗诺杆菌的 PCR 检测方法；2022 年，

WANG 等［43］通过大规模比较基因组学分析筛选出

了 24 个克罗诺杆菌属潜在的特异性鉴定基因，2 个

阪崎克罗诺杆菌、7 个丙二酸盐克罗诺杆菌、13 个

苏黎世克罗诺杆菌潜在的物种特异性鉴定基因。

将其中四对特异性最好的基因作为克罗诺杆菌属

和三个致病种的鉴定基因，建立了克罗诺杆菌双重

PCR 和多重 PCR 检测方法，实现了在属、种水平及

同时在属和种水平上均能准确检测出克罗诺杆菌

的目的。随着基因组数据的不断扩大，利用克罗诺

杆菌基因组学筛选特异性鉴定基因无疑是一种低

成本、可大量操作并且快速、准确的有效方法。
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6　结论与展望

克罗诺杆菌是一类重要的食源性条件致病菌，

在进化过程中适应不同的环境显示出丰富的遗传

多样性。自克罗诺杆菌基因组时代开启以来，克罗

诺杆菌基因组特征、核心基因组和泛基因组的了解

也更加深入，这对于研究该菌种内遗传多样性以及

探究不同个体间的进化关系具有重要的应用价值。

与传统方法相比，基于全基因组测序的基因组学研

究方法对克罗诺杆菌进行分型能够提高分型的分

辨率和准确性，有助于该菌的定性和溯源，这对于

预防和控制病原菌的感染具有重要意义。利用比

较基因组学分析筛选重要的毒力基因以及鉴定基

因，为探究克罗诺杆菌的致病机制等方面提供见

解，为其物种的鉴定提供更多选择。虽然已经对克

罗诺杆菌的基因组进行了广泛的研究，但克罗诺杆

菌的研究仍面临着许多挑战，包括揭示其与宿主相

互作用的机制、深入了解其功能和代谢途径、研究

群落的结构和动态变化、理解其抗生素耐药性以及

克服基因组组装和注释的挑战等。克罗诺杆菌基

因组的应用也将促进微生物治疗、精准医学和抗菌

药物研发的进展，为人类健康带来更大的益处。
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