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摘  要: 随着微生物基因组测序工作的广泛展开, 前噬菌体在宿主菌基因组中普遍存在的事实已

逐渐为人们所接受。相关研究工作的深入揭示前噬菌体并不只是细菌体内一个简单的寄生体, 相

反是细菌生理活动相当活跃的参与者, 在宿主菌生命活动中发挥着重要的作用。对前噬菌体的深

入了解将丰富人们对多种生命现象的认识。本文即是关于前噬菌体的分类、分布、鉴定、进化及

其与宿主菌相互作用等知识点的一个简单综述。 
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Abstract: It is common in bacterial genomes of the integration of prophages. As an important participant of 
the vital movement of their hosts, prophages affect closely the biological properties of the hosts. Therefore, 
if we want to comprehend a bacterial genome fully, it is essential to recognize and understand accurately 
prophages in it. This article is a compendious review about the classification, distribution, identification, 
evolution of prophages and the interaction with their hosts. 
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噬菌体(bacteriophage)是感染细菌、真菌、放线
菌及螺旋体等微生物的病毒。噬菌体在自然界中广

泛存在且种类繁多, 根据其在宿主菌体内复制过程
及生存状态的差异, 噬菌体可分为毒性噬菌体(即裂
菌性噬菌体)和温和噬菌体(即溶原性噬菌体)两大
类。其中, 裂菌性噬菌体能在敏感宿主菌体内增殖
并使之裂解死亡; 而温和性噬菌体虽然在某些理化
因素影响下也可导致宿主菌的裂解, 但将基因组整
合于宿主菌基因组中, 随细菌基因组进行复制及传
代是其主要的存在方式, 此时温和噬菌体和宿主菌
之间建立起相对稳定的寄生关系。这种带有噬菌体

基因组的细菌称为溶原性细菌 (lysogenic bacte-

rium)。而整合于宿主菌基因组中的噬菌体则为前噬
菌体(prophage)。 

随着细菌基因组测序和注释工作的飞速推进 , 
科学家们发现细菌染色体中整合前噬菌体基因组的

现象普遍存在：就目前已完成基因组测序的细菌而

言, 约 65%的细菌基因组中携带有前噬菌体, 某些
细菌携带的前噬菌体序列竟接近细菌基因组容量的

20%[1]。越来越多的研究也证实前噬菌体在细菌的生

长繁殖乃至进化过程中均发挥着重要的作用。因此

要完全彻底地解读细菌基因组, 就必须对其中携带
的前噬菌体有一个清晰的认识。本文即针对前噬菌

体及其与宿主菌间的相互关系进行简单的综述。 
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1  前噬菌体的分布 

对已完成测序的细菌基因组的系统性分析显示, 
前噬菌体在细菌基因组中广泛存在。如 Schmieger H
等科学家发现分离到的 173 株伤寒沙门氏菌中有
136株带有前噬菌体[2]; Casjens S和同事则从 51株
细菌的基因组中发现了约 230个前噬菌体[3]; ⋯⋯。
这些数据不仅证实了前噬菌体存在的普遍性, 同时
也提示在一株细菌的基因组可能同时整合多个前噬

菌体。表 1 就列出了 3 株大肠杆菌基因组中携带的
前噬菌体种类, 其中, O157:H7 Sakai菌株基因组中
竟包含了 19个前噬菌体基因组元件, 其序列之和几
乎相当于细菌基因组总量的 16%之多。 

 
表 1  三株大肠杆菌基因组中携带的前噬菌体种类 
Table 1  Prophages in three Escherichia coli genomes 

E. coli 
K-12 

E. coli O157 
EDL933 

E. coli O157 
Sakai Phage type 

CP4-6, CP-933I,  
CP-933H Sp1, Sp2, Lambdoid, 

P4-like 

DLP-12 – – Lambdoid 

λ CP-933K Sp3 Lambdoid 

– CP-933M Sp4 Lambdoid 

– 933W Sp5 Lambdoid 

– CP-933N Sp6 Lambdoid 

– CP-933C Sp7 Unstudied type 

e14 CP-933 (2?) Sp8 Lambdoid 

– CP-933O (2–4) Sp9 Lambdoid 

Rac CP-933R Sp10 Lambdoid 

QIN CP-933P Sp11, Sp12 Lambdoid 

– CP-933T Sp13 Somewhat 
P2-like 

– CP-933U Sp14 Lambdoid 

CP4-44 – SpLE2 Unclear 

PR-X – – P2-like highly 
deleted 

– CP-933V Sp15 Lambdoid 

CPS-53 CP-22 Sp16 P22-like highly 
deleted 

Eut – – P22-like highly 
deleted 

CP4-57 CP-933Y Sp17 Lambdoid 

– – Sp18 Mu-like 

 
当然, 也存在某些具有较大基因组的细菌仅携

带极少前噬菌体的情况, 如铜绿假单胞菌 PAO1 基

因组 (6.3 Mb)中仅含有两个具细菌素样功能的尾样

前噬菌体(tail-like bacteriocins), Sinorhizobium meliloti 

1021 (6.7 Mb)基因组中甚至没有发现前噬菌体的存

在。出现这样的情况, 或许是因为某些细菌拥有特

定的机制能阻止前噬菌体的整合; 抑或是我们碰巧

选择了其中没有整合入前噬菌体的菌株进行测序 ; 

另外, 也不能排除由于目前前噬菌体鉴定标准不完

善及鉴定技术限制, 使得我们对某些前噬菌体还不

能识别的可能性存在。不过, 我们也必须意识到：

如果细菌的生长条件(如实验室环境)总是在频繁地

诱导其内在前噬菌体从宿主菌基因组解离释放, 就

可能形成一种人为的选择压力使细菌丢失前噬   

菌体。 

2  前噬菌体及前噬菌体样元件的分类 

存在于细菌基因组中具有前噬菌体序列特征的

DNA片段, 根据其序列完整与否及前噬菌体功能的
有无, 可分为功能性前噬菌体(functional prophages)
和前噬菌体样元件(prophages-related entities)两大类。 

功能性前噬菌体 , 也称可诱导性前噬菌体
(inducible prophages), 即具有完整功能的前噬菌体。
该类前噬菌体具有溶原和裂菌两种生长方式, 在某
些环境因素或诱导剂(如紫外线照射或用丝裂霉素 C
处理)的影响下, 能从菌细胞基因组上解离并进入裂
菌周期, 最终导致宿主菌的裂解和大量子代噬菌体
释放。 

前噬菌体样元件又可分为：缺陷型前噬菌体

(defective prophages)、卫星前噬菌体(satellite pro-

phages)、噬菌体尾样细菌素元件(tail-like bacterio-

cins)及基因转移因子(gene transfer agents, GTAs)。其

中 , (1)缺陷型前噬菌体 , 也称隐匿性前噬菌体

(cryptic prophages)。因基因序列缺失或基因功能衰

减, 这类前噬菌体序列中虽然拥有部分噬菌体功能

基因, 却不能进入裂菌生长阶段。目前鉴定出的前

噬菌体绝大多数是缺陷型噬菌体。如 E. coli K-12前

噬菌体 Rac[3]、e14[4]、DLP12[5]及枯草芽孢杆菌前噬

菌体 186 (PBSX)[6]、SKIN[7]等均属此类。Rac 是第

一个被鉴定的缺陷型前噬菌体 [3], 其实质是一个 λ

类前噬菌体, 只不过在进化过程中丢失了原始序列

约 60%的组分[8]。(2)卫星前噬菌体是另一类功能性

前噬菌体 , 虽然自身序列中不带有结构蛋白基因 , 

却能利用其它噬菌体的结构蛋白组装成壳体, 并包
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裹自身 DNA形成成熟噬菌体。要弄清卫星前噬菌体

与其依赖的功能性噬菌体之间的共生关系, 最好例

子来自卫星噬菌体 P4 及具有完整功能的 P2 噬菌  

体[9]：P4 噬菌体携带的基因能完成自我 DNA 复制, 

也能启动并调节 P2 噬菌体结构蛋白基因的表达并

使形成的 P2 头部衣壳变小到仅能容纳相对较小 P4

噬菌体基因组, 从而转变为 P4噬菌体特有的头部衣

壳。(3)噬菌体尾样细菌素元件。部分细菌能产生细

菌素以杀死其它的细菌。在宿主菌的基因调控下 , 

某些噬菌体的尾部基因也能表达具细菌素样功能的

蛋白。例如, 铜绿假单胞菌 PAO1 F、R细菌素的编

码基因簇就分别与 λ、P2 噬菌体的尾部基因几乎完

全相同[10]。(4)基因转移因子(GTAs)样前噬菌体。某

些细菌携带的前噬菌体基因能表达 GTAs。如

Rhodobacter GTAs 就是由细菌基因组中带有的约

15 kb 大小的噬菌体头部和尾部基因所编码 [11]。

GTAs 是一类有尾噬菌体样颗粒, 只不过头部衣壳

中装入的是细菌基因组的随机片段。这些颗粒不能

似病毒一样繁殖, 却能将携带的DNA片段传递给同

种的另一个细菌, 并通过同源重组改变受体菌的某

些遗传信息。 

3  前噬菌体的整合 

通常情况下, 绝大多数前噬菌体会整合入细菌
tRNA基因内, 而后在 attP位点重建原始的 tRNA基
因, 忠实地补偿蛋白编码序列的改变, 因而一般不
会引起宿主菌蛋白表达谱的变化。不过, 虽然整合
入 tRNA 基因是前噬菌体的优势选择, 整合到基因
间区或整合入 ORFs 的情况也时有发生, 而 ORF 内
的整合常会导致宿主菌功能蛋白的变异。如 λ 类前
噬菌体(phage21)就整合入异柠檬酸盐脱氢酶的ORF
内并引起其 3′末端约 165 bp的变化[12], 甚至还有前
噬菌体将 attP 位点定位到噬菌体整合酶基因内部, 
并导致了 int基因的改变[13]。 

一般而言, 温和噬菌体都有着其唯一且相对固
定的整合位点, 但它们并非每次都能精确地整合入
宿主菌基因组的同一位置。就大肠杆菌而言, λ噬菌
体常整合到单一位置, P2噬菌体却拥有至少 10个可
能的整合位点[14], 而 Mu 噬菌体则可在宿主菌基因
组上随机整合[15]。值得一提的是, 少部分前噬菌体
不进行整合, 而是以线性或环状质粒的形式存在于

菌细胞中, 如 P1、N15、LE1、f20和 fBB-1 等前噬   
菌体。 

4  前噬菌体的进化 

对噬菌体来说, 通过裂菌方式增殖与整合入细
菌基因组中复制承受着完全不同的选择压力, 整合
事件可将噬菌体 DNA从进化选择压力中解放出来。
就细菌而言, 一方面, 前噬菌体的整合可帮助其获
取外来有用序列, 增强病原菌致病性, 提高其对生
存环境的适应能力; 另一方面, 前噬菌体基因的插
入也给细菌带来了负面影响：不但需要承担复制这

些外来 DNA 所增加的额外代谢负荷; 还要在前噬
菌体经诱导进入裂菌周期时, 面临着被裂解死亡的
危险。于是, 为了更好的生存, 在进化压力的选择下, 
宿主菌和前噬菌体双方通过一定的措施, 调整并平
衡着彼此之间的寄生关系。主要有以下几个方面： 

1)基因突变：从宿主菌的角度, 希望通过失活性
突变封闭前噬菌体带有的潜在致死性基因或与前噬

菌体诱导密切相关的关键基因的表达。 
2)基因缺失：溶原菌会选择删除大片段的前噬

菌体 DNA以降低因其整合带来的 DNA复制负担。

当然, 那些能增强溶原菌环境适应能力的有用基因

会从删除片段中截留下来, 并最终成为细菌染色体

的一部分 , 有害的基因序列则不可避免的会被丢

弃。同时, 细菌也会删除自身的一些垃圾序列, 尽可

能缩小基因组, 降低自身代谢负荷。这也是为什么

经过长期的进化历程, 尽管不断受到寄生DNA的炮

轰而细菌的基因组大小并没有明显增加的原因, 而

目前在细菌基因组中发现的假基因也是基因部分缺

失的结果。在小容量的基因组中避免存在整合型前

噬菌体也是宿主菌的一种保护性举措。B. burgdor-

feri B31 和 Chlamydia pneumoniae AR39是目前所

知的两个最小的拥有前噬菌体的原核细胞型微生 

物, 二者的前噬菌体均以质粒的方式存在于菌细胞

中[1,16]。 

3)外源性非噬菌体基因的进入：以 trkG基因为
例, trkG是一个与钾离子摄取相关的基因, 存在于 λ
类噬菌体基因组中的一个据目前所知不携带任何必

需基因的区域[17], 对现有资料的分析显示, 所有功
能性噬菌体均不拥有此基因或同源基因。虽然噬菌

体巨大的生物多样性使得判断此类基因是否为推定
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的噬菌体基因十分棘手, 但关于 trkG 基因的来源, 
更多认为是在噬菌体整合到宿主菌染色体后转移到

前噬菌体基因组中的一段非噬菌体 DNA序列。 
4)噬菌体之间的同源重组：漫长进化历程中, 对

于一个给定的菌细胞而言, 经历了无数次相同或不
同噬菌体的感染与释放, 相同或不同前噬菌体的整
合与激活。在这噬菌体来来去去的过程中, 噬菌体
间基因的同源重组或等位交换不可避免的发生, 使
得不同来源的噬菌体之间常会发现有大片段的相同

序列存在。另外, 当外源性噬菌体感染细菌后, 也可
能与宿主菌染色体中原本整合的前噬菌体序列发生

重组, 推动噬菌体基因组的进化。 
分析噬菌体的基因组, 人们提出一种噬菌体间

基因重组的模块理论：噬菌体基因组是许多功能基

因模块的镶嵌体(如图 1 所示), 感染同一细菌的噬
菌体的基因模块可自由地通过重组进行交换。科学

家们认为 P22、λ、N15三个噬菌体之间存在的大量
同源序列(图 1 中各噬菌体基因组间的灰色区域)就
是当其中任两类或三类噬菌体同时感染同一细菌时, 
噬菌体基因组之间以模块交换方式进行同源重组的

结果。 

 

图 1  噬菌体基因组的模块镶嵌模式 
Fig. 1  Temperate phage genome mosaicism mode 
 

总之, 在整合入宿主菌染色体后, 前噬菌体经
历一系列复杂的生物学过程, 基因组已发生了明显
的变化, 表现出丰富的生物多样性。 

5  前噬菌体的鉴定 

为了更好认识细菌基因组(或前噬菌体), 我们
必须对细菌基因组中含有的前噬菌体序列进行鉴定

和分析, 然而由于噬菌体基因组丰富的生物多样性
以及我们对于噬菌体相关知识的相对缺乏, 再加上
目前鉴定技术的限制, 使得从庞大的宿主菌基因组
识别和鉴定出潜伏于其中的前噬菌体序列, 对于我
们而言是一个棘手且带有明显个人主观色彩的难题, 

尤其当出现类似缺陷型前噬菌体那样噬菌体鉴别指

征不典型的前噬菌体时。 

5.1  技术上的难题 
首先, 从实际操作的角度来说, 由于前噬菌体

序列没有汇编入 NCBI(National Center for Biotech-
nology Information)网站的噬菌体数据库, 感兴趣的
科学家不得不通过查询原始文献或通过 GenBank入
口注释细菌基因组以定位和分析其中的前噬菌体序

列。其次, 从细菌基因组中鉴定前噬菌体尚未建立
统一的标准, 且由于前噬菌体在细菌基因组中的存
在形式多种多样, 如可诱导性前噬菌体, 或通过缺
失、插入、重组改变了大部分基因的前噬菌体残余

物等, 使得用计算机程序检测前噬菌体有着相当大
的难度。再次, 到目前为止, NCBI噬菌体数据库中
收纳的数据还很少, 且以长尾噬菌体(Siphovirus)基
因组为主, 仅有少量丝状噬菌体(Inovirius)、短尾噬
菌体 (Podovirius)及肌尾噬菌体 (Myovirius)基因组 , 
不足以提供足够的信息帮助研究者总结、分析和提

炼出噬菌体序列的特征以辅助前噬菌体的鉴定。另

外, 某些前噬菌体以质粒方式存在于菌细胞内, 也
给前噬菌体的识别带来了一定困难。因而, 从庞大
的细菌基因组序列库中识别前噬菌体仍然是一个尚

未解决的技术难题。由于这样的原因, 就那些已完
成测序的细菌基因组而言, 我们可能还低估了其中
前噬菌体的含量。 

5.2  鉴定标准的选择难题 
首先, 前噬菌体序列本身特有的一些属性可帮

助我们进行识别, 如某些前噬菌体基因组的 G+C含
量、寡聚核苷酸出现频率以及密码子使用偏嗜性等

和宿主菌有着较大差异, 但这些标准也不是绝对无
误的。例如, 依据密码子使用偏嗜性鉴定出的前噬
菌体就难以与其他通过基因水平转移方式获得的

DNA片段相区别。 
另外, 噬菌体表达的一些特有或高度保守的蛋

白可作为鉴定前噬菌体的标志物。常常认为那些参

与噬菌体整合、裂解、DNA复制及基因表达调控等
过程的基因可作为鉴定前噬菌体的遗传学标记。但

是, 什么样的整合酶才是噬菌体所特有仍然不太清
楚, 因为某些非噬菌体类的元件(如致病岛、质粒及
整合子等)可能因生物学特性的需要带有整合酶基
因。同时, 自然界中也存在由细菌基因组编码的整
合酶(如 XerC/D), 反之, 质粒型前噬菌体却并不带
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有整合酶基因。又如噬菌体溶解酶, 虽然有着多种
不同的存在形式(如 λ 噬菌体内溶素, 噬菌体脱酰胺
酶等), 但仍是一类高度保守的噬菌体蛋白。不过需
注意的是某些细菌基因编码的自溶酶与之有着较高

同源性常会干扰以之为指标的前噬菌体序列找寻。

同样, 前噬菌体会表达核酸酶、解旋酶、DNA多聚
酶等蛋白参与自身的DNA代谢或蛋白表达调控, 但
宿主菌也有同样功能的蛋白产生。所以, 这些噬菌
体基因的出现可能是前噬菌体存在的有利证据, 但
也不是前噬菌体一定存在的绝对指标。 

就那些编码噬菌体结构蛋白的基因而言, 由于
宿主菌不会表达类似蛋白因而常被作为识别前噬菌

体的特异性指征。例如噬菌体拥有的二十面体对称

的头部; 长短不一, 能收缩或不能收缩的尾部等均
是其区别于宿主菌的明显结构特征, 相应构成蛋白
的编码基因不容置疑可作为从宿主菌基因组中找寻

前噬菌体的依据。但实际运用上却遇上了另外的困

境：虽然由这些蛋白组装而成的噬菌体结构宏观上

近乎相同, 但就不同的噬菌体而言, 这些蛋白(或编
码基因)却没有显著相似性存在, 难以用于前噬菌体
的鉴定。如不同种类噬菌体的支架蛋白, 头尾结合
蛋白, 尾板蛋白之间常常没有同源性可言; 就连病
毒装配的中心蛋白—衣壳蛋白也常常难有可识别的
相似性存在(比如肠杆菌科噬菌体 λ、P2、P22、HK97、
Mu 和 T7 噬菌体, 虽然拥有即便是在电镜下也难以
区分的头部形态结构, 但它们的衣壳蛋白却各不相
同)。 

噬菌体组装蛋白(噬菌体末端酶、门蛋白、头成
熟相关蛋白酶、衣壳蛋白、尾部中轴蛋白、尾标尺

蛋白及尾丝蛋白等)高度保守, 因而其编码基因的同
源性高低常可用于噬菌体类别的鉴定。但这些蛋白

的稳定程度也有较大差异, 其中, 衣壳蛋白、尾部中
轴蛋白及头成熟相关蛋白酶相对更易变异, 公认最
为保守的当数末端酶和门蛋白。 

罗列了如此多的困难, 让人觉得从细菌基因组
中识别前噬菌体好象根本无法实现, 但也不必过分
灰心, 因为仍然存在一些较客观的鉴定标准可帮助
我们找寻前噬菌体。譬如, 噬菌体基因组常根据基
因功能的不同划分成界限鲜明的基因簇。那些编码

DNA 相互作用蛋白的基因常常会定位于目标 DNA
序列的附近, 以整合酶为例, 其编码基因多位于或
非常接近噬菌体整合位点附近, 它的出现可特异性

地标记整合入宿主菌染色体的前噬菌体基因组的一

个末端位置。又如, 几乎在所有有尾噬菌体或前噬
菌体基因组中, 与噬菌体组装相关的基因常常以一
个相当保守的顺序依次排列：末端酶—门蛋白—蛋
白酶—支架蛋白—主要头部衣壳蛋白—头尾连接蛋
白—尾轴蛋白—尾标尺蛋白—尾板蛋白—尾丝蛋 
白[18](如图 2 所示), 其他与组装无关的基因一般不
会出现在这一基因簇中。虽然, 就某些较大的裂菌
性噬菌体(如 T4噬菌体)而言, 排列顺序会有所调整, 
但仍然是十分保守的。 

5.3  目前前噬菌体鉴定的程序 
总结目前条件下前噬菌体鉴定的经验, 还是有

一定的规律或程序可循：首先, 通过 GenBank 查找
并注释位于细菌基因组中的整合酶基因; 接着, 在
整合酶基因上游及下游约一个前噬菌体基因组的地

方寻找两个彼此严密配对的序列, 即噬菌体的 attL
和 attR 位点; 然后, 检查预测的基因图谱, 寻找一
个超长的 ORF, 它常常是噬菌体尾标尺蛋白编码基
因; 最后, 找寻像末端酶大亚基及门蛋白这样高度
保守的特征性噬菌体结构蛋白编码基因也是一个极

其有效的手段; 当然, 与细菌基因组中其它基因之
间缺乏关联性也可作为一个检测标准。 

6  前噬菌体与宿主菌间的相互作用 

6.1  前噬菌体与基因水平转移 
通常认为, 生物体的基因组由两部分组成：高

度保守的核心序列(由基因组的垂直进化而来)和基
因组中的易变部分(通过基因的水平转移获得)。 

目前, 在生物学领域, 关于遗传物质的垂直传
递和水平转移在细菌进化中作用的讨论相当活跃。

一些学者认为以树状种系发生为特征的达尔文垂直

进化理论应被以细菌间基因水平转移为特征的网状

系统发生理论所代替。也有科学家认为这一说法高

估了基因水平转移(Horizontal Genetic Transfer, HGT)
在细菌进化中的作用。从医学微生物学及医学流行

病学角度来分析, 我们认为 HGT促进了细菌的短期
内进化。通过对近 100 年发生的多个新现疾病的分
析, 用基因垂直进化的理论无法解释细菌在这么短
的时间内能发生如此明显的变异, 新型病原菌的出
现极有可能源于外源性 DNA 的横向采集 (或 DNA
片段的丢失, 或二者兼而有之), 即 HGT。科学家们
认为细菌每 106年会捕获并拥有 16 kb的外来 DNA  
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图 2  温和噬菌体形态结构操纵子中的保守基因及保守的基因排序 
Fig. 2  Conserved genes and gene order in temperate phage morphogenetic operons 

 
序列[14]。整合型质粒、转座子及前噬菌体是细菌间

HGT 的重要载体, 对多株同种或不同种细菌的基因
组测序分析显示, 前噬菌体是细菌短期内表现出种
内或种间生物多样性的主要原因。研究显示：E. coli 
K-12 标准株与病原性大肠埃希菌 O157 EDL933 株
的基因组拥有约 4.1 Mb的共有保守序列和一定量的
特异性序列(0.5 Mb 的 K-12 特异序列和 1.3 Mb   
的 O157 特异序列)[19]。其中, 将近一半的 O157 特  
异序列为可移动性 DNA, 而绝大多数为前噬菌体  
序列。 

6.2  前噬菌体与宿主菌生物多样性 
细菌基因组中容纳了大量功能完整或缺陷的前

噬菌体, 不论是作为一种外来性遗传物质, 还是作
为一种作用于宿主菌基因结构的选择力, 前噬菌体
在宿主菌的进化历程中发挥着重要的作用[3]。前噬

菌体的插入不仅赋予宿主菌某些噬菌体来源的毒力

因子, 增强菌细胞对生存环境的适应能力。通过微
点阵分析[20]及 PCR扫描, 研究者发现细菌基因组中
携带的前噬菌体往往也是致病性菌株和非病原菌之

间致病力差异之所在[21]。实际上, 众多病原性细菌
的毒力因子(如霍乱毒素、志贺毒素、白喉毒素等)
都是由前噬菌体基因编码, 且前噬菌体基因在病原
菌 S. enterica serovar Typhimurium致病力方面的贡
献已通过动物实验得到验证[2]。同时, 前噬菌体也是
细菌种内或种间生物多样性的主要原因。其中最典型

的例子来源于化脓性链球菌, 其不同 M 血清型菌株

间的差异全部归因于其基因组中整合的前噬菌体[22]; 
又如存在于伤寒沙门菌 Typhi 与 Typhimurium 血清
型基因组间 12 个大的差异性区域中, 9 个属于前噬
菌体或前噬菌体残迹[20]。另外, 前噬菌体基因编码
的噬菌体抑制物及重感染排除机制还能保护宿主菌

免受其他噬菌体的感染, 也能帮助前噬菌体不被外
来的超感染噬菌体所替代。 

当然, 除了以上提及的有利因素外, 前噬菌体
也可能自发地或在某些环境因素的作用下从宿主菌

基因组中解离出来, 进入裂菌周期, 并最终导致宿
主菌的死亡。一些重要的噬菌体如 λ、P22、P2、P4
等噬菌体就是在它们从溶原菌基因组中释放时被发  
现的。 

7  小结 

综上所述, 前噬菌体并不只是细菌染色体一个

被动的遗传性负荷, 相反是细菌生理活动相当活跃

的参与者。作为细菌间基因水平转移的重要载体 , 

它的存在不仅赋予细菌基因组丰富的生物多样性 , 

也因此影响着宿主菌的生命活动。因此, 要充分认

识和了解与人类关系极为密切的细菌群体, 就不能

忽视对寄居于其染色体中的前噬菌体的研究与学习。 
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