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luxR 基因调控嗜水气单胞菌耐药性的 

分子机制初探* 

毛磊磊  鄢庆枇  黄力行  张梅梅  王素云  张萌萌  覃映雪① 
(农业农村部东海海水健康养殖重点实验室  集美大学水产学院  厦门  361021) 

摘要    LuxR 家族蛋白是一类在革兰氏阴性细菌中发挥重要作用的调控蛋白，参与细菌多项重要

生理活动。采用 RNAi 技术构建嗜水气单胞菌(Aeromonas hydrophila) luxR05735 稳定沉默菌株

luxR05735-RNAi，并利用 qRT-PCR 检测基因沉默效果。结果显示，与野生株相比，沉默株中 luxR05735

的表达量降低了 96.8%。药物敏感性实验表明，与野生株相比，luxR05735-RNAi 对庆大霉素、诺氟沙

星、卡那霉素、吡哌酸的耐药性显著降低。对野生株与沉默株 luxR05735-RNAi 的转录组数据进行分析

发现，表达差异显著的基因共有 1286 个，其中，上调基因 353 个，下调基因 933 个；显著富集的通

路 4 条，分别是核糖体通路、精氨酸生物合成通路、硫代谢通路、硒化合物代谢通路；在这 4 条通

路中可能与嗜水气单胞菌耐药性相关的重要功能基因包括 metE、glnA、rplB、rplX、rpsA、rpsJ 等，

这些功能基因编码的蛋白主要与细菌的生物成膜及核糖体蛋白合成相关。综合以上研究结果，可以

推测嗜水气单胞菌的 luxR05735 通过调控细菌的生物膜形成相关基因及核糖体蛋白相关基因的表达，从

而调控细菌对药物的耐受性。 

关键词    嗜水气单胞菌；LuxR 调控蛋白；耐药；转录组 
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嗜水气单胞菌(Aeromonas hydrophila)隶属气单

胞菌科(Aeromonadaceae)气单胞菌属(Aeromonas)，是

一种革兰氏阴性短杆菌(邰光富等, 2013)，是近年来

淡水养殖动物的主要病原菌之一 (张国亮等 , 2016;  

秦莉等, 2014)。目前，水产业中防治嗜水气单胞菌引

发的病害主要还是依靠抗生素，然而，由于抗生素的

使用方法不科学不规范，导致嗜水气单胞菌耐药菌株

大量出现(Del Castillo et al, 2013)。如李绍戊等(2013)

检测 28 株鱼源嗜水气单胞菌对 18 种抗生素的耐药

性，结果表明，分离到的鱼源嗜水气单胞菌呈多重耐

药性，对氯霉素类和四环素类的耐药率超过 60%，对

氨基糖苷类的耐药率为 28.6%~53.6%。方一风等(2014)

检测 23 株嗜水气单胞菌的耐药性，结果显示，31.9%

的嗜水气单胞菌对喹诺酮类药物耐药。耐药性菌株的

出现导致嗜水气单胞菌引发的水产动物疾病更难以

控制，因此，阐明嗜水气单胞菌的耐药机制成为防控

嗜水气单胞菌的关键。 

LuxR 家族调控蛋白是革兰氏阴性细菌最重要的

调控因子之一，对其重要性的认识始于该蛋白在细菌

群体感应信号系统中的枢纽作用(Fuqua et al, 1994; 
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Zeng et al, 2011)。随着研究的深入，越来越多细菌

LuxR 家族调控蛋白被发现和鉴定，研究证实，该蛋

白家族除了参与细菌群感应系统调控外，还在细菌胞

外酶合成、致病性、抗药性等多个生物学过程中扮演

极其关键的角色(Malott et al, 2009; Zeng et al, 2011; 

Cerqueira et al, 2014)。 

本研究在前期研究的基础上，采用 RNAi 技术研

究分离自鳗鲡(Anguilla spp.)的病原性嗜水气单胞菌

B11 菌株的 luxR05735 对该菌耐药性的影响，并结合转

录组分析，探讨嗜水气单胞菌耐药的分子机制，为防

控嗜水气单胞菌引发的病害提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  菌株和质粒 

大肠杆菌(Escherichia coli)在 LB 培养基 37℃条

件下培养，嗜水气单胞菌在 TSB 培养基 28℃条件下

培养。各菌株培养根据需要加入相应抗生素，抗生素

浓度为链霉素(Sm) 100 g/ml，氯霉素(Cm) 34 g/ml。

在转录组测序时为避免抗生素对转录组数据造成影

响，对嗜水气单胞菌 B11 菌株和 luxR05735-RNAi 菌株

进行培养时均不使用抗生素。菌株基因型和/或表形

特性见表 1。 

 
表 1  实验菌株和质粒 

Tab.1  Experimental strains and plasmids 

菌株或质粒 
Strain or plasmid 

基因型和/或表形 Genotype and/or phenotype 
来源 

Source 

质粒 Plasmid   

pACYC184 氯霉素、四环素抗性(Cmr Tcr) 由聂品教授提供 
Provided by Prof. Nie Pin

pACYC184-luxR pACYC184 衍生物，包含一个靶向 LuxR mRNA 和 orf(Cmr)的编

码区的 60 bp 短发夹 RNA 序列 
pACYC184 derived, containing 60 bp fragment of short-hairpin 
RNA sequence targeting the coding region of LuxR mRNA and ORF 
(Cmr) 

本研究 This study 

菌株 Strain   

B11 嗜水气单胞菌野生型菌株(链霉素抗性) 
A. hydrophila wild-type strain (Smr) 

本研究 This study 

luxR05735-RNAi 以具有链霉素和氯霉素抗性的 shRNA 沉默 luxR05735 基因 
luxR05735 was silenced by shRNA (Smr, Cmr) 

本研究 This study 

DH5α F−, φ80dlacZΔM15, Δ(lacZYA-argF)U169, deoR, recA1 endA1, 
hsdR17 (rK−, mK+), phoA, supE44, λ−, thi-1, gyrA96, relA1 

TaKaRa 

 
 

1.2  基因稳定沉默株的构建和鉴定 

参考 Darsigny 等(2010)的方法，首先从大肠杆菌

中提取 pACYC184 质粒，并用 BamHⅠ和 SphⅠ将

pACYC184 酶切、回收，回收产物与携带相同酶切位点

粘末端的小干扰 RNA(表 2)连接，构建重组质粒

pACYC-LuxR。然后，将重组质粒热击转化入 DH5α

感受态细胞中，在氯霉素抗性平板(34 μg/ml)上筛选阳

性单克隆，将阳性单克隆送测序公司测序。测序正确的 

重组质粒电击转化入嗜水气单胞菌野生株 B11，构建嗜

水气单胞菌 luxR05735 稳定沉默菌株 luxR05735-RNAi。 

1.3  qRT-PCR 

B11 和 luxR05735-RNAi 菌株培养至对数生长期，

收集菌体提取 RNA，测定其浓度，电泳检测后进行

反转录，以 B11 菌株作为对照，选取稳定表达的 16S 

rRNA 基因作为内参，进行 qRT-PCR，具体引物序列

见表 3。反转录和荧光定量 PCR 过程严格按照试剂盒 

 
表 2  稳定基因沉默的 shRNA 序列 

Tab.2  shRNA sequence for stable gene silence 

目的基因 
Target gene  

稳定基因沉默的 shRNA 序列 shRNA sequence for stable gene silence  

F: 5GATCCACCTCGGAAGATGCGGTGGATTCAAGAGATCCACCGCATCTTCCGAGGTTTTTTTGCATG 3
luxR05735 

R:5CAAAAAAACCTCGGAAGATGCGGTGGATCTCTTGAATCCACCGCATCTTCCGAGGTG3 
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表 3  qRT-PCR 引物 
Tab.3  Primers for qRT-PCR 

基因 Gene 引物序列 Primer sequence  

F:5-CATGCTCGGCGTCTGGATGC-3 luxR05735 

R:5-GCTCGCACCACTCGAACATCA-3

F:5-TAATACCGCATACGCCCTAC-3 16S rRNA 

R:5-GGACCGTGTCTCAGTTCCAG-3 

 
说明书进行操作。qRT-PCR 反应体系为 10 μl：q-PCR 

Mix 5 μl、ddH2O 4 μl、cDNA 模版 0.5 μl、上、下游

引物各 0.25 μl。PCR 反应条件：95℃预变性 10 min；

95℃变性 20 s，58℃退火 20 s，72℃延伸 20 s，40 个

循环。 

1.4  耐药实验 

参考王印庚等(2012)的方法，将固体培养基倒入

玻璃平板一层，使培养基覆盖玻璃平板底部即可，待

凝固后放入牛津杯，然后倒入第 2 层培养基，约占整

个平板高度的 2/3，等到冷却凝固后取出牛津杯，即

为打孔培养基。向小孔内分别加入 100 μl 药物(药物

浓度参照美国 CLSI 的抗微生物药物敏感性实验操作

方法和判断标准)，向小孔周围的平板上加 200 μl 菌

液，并用无菌棉签涂满小孔周围的平板。处理完后，

在 28℃培养箱内培养 16 h。 

1.5  转录组分析 

从菌液(每个样本3个重复)中提取总RNA，采用

NanoDrop 2000检测提取的RNA浓度和纯度，然后利

用琼脂糖凝胶电泳检测 RNA的完整性，并利用

Agilent2100测定RIN值。单次建库要求RNA总量为  

2 μg，浓度≥100 ng/μl，OD260 nm/280 nm介于1.8~2.2之间。

然后，以TruSeqTM Stranded Total RNA Library Prep Kit

试剂构建文库，在合成cDNA第2链的dNTPs试剂中用

dUTP代替 dTTP，从而使 cDNA第 2链中碱基包含

A/U/C/G。在PCR扩增前，用UNG酶把cDNA第2链消

化，就使文库中仅包含cDNA第1链。之后，交上海美

吉公司采用Illumina Hiseq进行转录组测序。为保证后

续的生物信息分析的准确性，首先对原始测序数据进

行过滤，去除原始测序数据中包含的测序接头序列、

低质量读段、N率较高序列及长度过短序列，从而得

到高质量的测序数据(Clean data)。使用Bowtie软件将

质控后得到的高质量序列与指定的参考基因组比对。

筛选差异表达基因(在实验组与对照组之间RNA水平

的表达有显著性差异的基因。差异基因的筛选条件

为，P≤0.05，|logFC|≥1，即校正后P≤0.05，差异倍

数大于2倍的基因认为差异显著)。针对2组的差异表

达基因进行GO注释的统计，以其中一个样本为对照，

可以统计出具有某个功能的基因列表及基因数目。再

对差异基因进行GO功能显著性富集分析，以说明差

异基因的功能富集情况，在基因功能水平阐明样本间

的差异。最后，使用KOBAS软件进行KEGG Pathway

富集分析，其计算原理与GO功能富集分析相同，并

使用Fisher精确检验进行计算。为了控制计算假阳性

率，采用BH(FDR)方法进行多重检验，经过校正的P
值(Corrected P-value)把0.05设为阈值，满足这一条件

的通路定义为在差异表达基因中显著富集的KEGG

通路。 

2  结果 

2.1  luxR05735 沉默效果 

从图 1 可以看出，与野生株 B11 相比，luxR05735

被稳定沉默后，基因的表达水平降低了 96.8%，证实

已成功构建稳定沉默株 luxR05735-RNAi，可用于后续

研究。 
 

 
 

图 1  luxR05735 的沉默效果 
Fig.1  Silence effects of luxR05735 

***：P<0.001；**：P<0.01；*：0.01<P<0.05 

下同 The same as beolw 
 

2.2  野生株和沉默株的药物敏感性实验 

如图2所示，与B11菌株相比，luxR05735-RNAi菌

株对庆大霉素的耐药性减弱了约28.45%，对诺氟沙星

的耐药性减弱了约4.22%，对卡那霉素的耐药性减弱

了约44.25%，对吡哌酸的耐药性减弱了约6.23%，均

具有显著差异。而对四环素的耐药性减弱了约1.83%、

对强力霉素的耐药性减弱了约1.49%、对氟苯尼考的

耐药性减弱了约1.75%，且均无显著差异。 

2.3  野生株和沉默株的转录组分析 

以基因库中标准菌株嗜水气单胞菌亚种 ATCC 
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7966 的基因组(Accession number CP000462)为参考，

使用 Bowtie 软件将质控后得到的高质量序列与参考

基因组比对(图 3)，由图 3 可知，2 个菌株样品分别获

得 20771885 和 23017733 条 Reads，占总读数的

81.61%和 80.41%，2 个菌株样品的 Reads 与参考基因

组的比对效率较高。 

 

 
 

图 2  B11 菌株和 luxR05735-RNAi 

菌株对抗生素的耐药性 
Fig.2  Antibiotic resistance of B11 and  

luxR05735-RNAi strains 

 

 
 

图 3  测序数据评估统计 
Fig.3  Statistic assessment of sequencing data 

 

2.4  差异表达基因数量统计分析及功能分类 

2.4.1  差异表达基因数量统计分析     通过对B11

菌株和luxR05735-RNAi菌株的数据进行标准化处理，

使用edgeR软件进行差异分析。将B11菌株和luxR05735- 

RNAi菌株的数据进行比较(图4)。由图4可知，差异显

著的基因共有1286个，其中，上调基因353个，下调

基因933个。 

 
 

图 4  差异表达基因统计 
Fig.4  Statistics analysis of differentially expressed genes 

 
2.4.2  差异基因功能分类    利用 GO 数据库，可将

基因按照其参与的生物学过程、构成细胞的组分、实

现的分子功能进行分类。可分为生物过程、细胞组分、

分子功能 3 部分。 

由图5可知，在生物学过程功能分类的代谢过程

中差异基因数量最多，为584个，其次为细胞过程，

差异基因数量为552个。另外，单一生物过程、生物

调节、局部构建、应激反应的差异基因数量也较多。 

由图 6 可知，细胞和细胞组分在细胞组分分类中

所占比例在最大(同为 289个)，大分子复合物为 156 个、

膜为 188 个、膜组分为 119 个，反映膜和膜组分都在

耐药过程中发挥重要作用。 

图 7 显示，在分子功能分类中，催化活性差异基

因的数量最多为 477 个，结合和转运蛋白活性的差异

基因数为 375 个和 115 个，反映具有催化活性的酶类

以及结合和转运蛋白均与嗜水气单胞菌的耐药性密

切相关。 

2.5  差异基因 GO 功能富集结果 

为了获得基因完善的功能信息，对显著差异表达

的基因进行功能富集分析显示，1286 个显著差异基

因显著富集到 152 个 GO 条目。以差异基因数目为筛

选条件，筛选出富集差异基因数目最多的 5 类功能，

分别是生物过程、分子功能、细胞过程、结合、细胞

代谢过程(表 4)。 

2.6  差异基因 KEGG 富集结果 

分析结果显示，显著富集的通路分别是硒化合物

代谢、精氨酸生物合成、核糖体、硫代谢 4 条通路，

反映这 4 条通路与嗜水气单胞菌耐药性关系最为紧

密(表 5)。对这 4 条通路中的功能基因进行分析，结

合文献报道，筛选出这 4 条通路中可能与细菌耐药性

关系密切的功能基因，如表 6 所示，这些基因的功能

主要涉及生物成膜和核糖体蛋白合成。 
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图 5  差异表达基因的生物学过程功能分类 
Fig.5  Biological process classification of differentially expressed genes 

 

 
 

图 6  差异表达基因的细胞组分分类 
Fig.6  Cellular component classification of differentially expressed genes 

 

3  讨论 

本研究发现，嗜水气单胞菌 luxR05735 沉默后，细

菌对庆大霉素、诺氟沙星、卡那霉素和吡哌酸的耐药

性均显著降低。转录组分析发现，嗜水气单胞菌的耐

药性可能与硒化合物代谢、精氨酸生物合成、核糖体、

硫代谢 4 条通路有关。其中，可能与这 4 条通路中的

功能基因 metE、glnA、rplB、rplX、rpsA、rpsJ 等关

系最为密切，这些功能基因中，metE 和 glnA 编码功

能性酶，参与细菌生物膜的形成，rplB、rplX、rpsA、

rpsJ 则均是编码核糖体蛋白的基因，参与细菌蛋白的

合成。 

研究发现，生物被膜的形成与细菌耐药性直接相

关。如 Stewart(1996)曾报道称，生物被膜的耐药作用

与被膜的厚度呈线性关系。张吉红等(2003)研究表明，

嗜水气单胞菌的生物成膜能力与细菌的耐药性密切

相关，其研究结果显示，形成生物膜的细菌对抗生素

的耐受性显著高于浮游细菌。生物被膜中细菌的耐药 
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图 7  差异表达基因的分子功能分类 
Fig.7  Molecular function classification of differentially expressed genes 

 
表 4  差异基因 GO 富集列表 

Tab.4  List of GO enrichment differential genes 

GO 编号 
GO accession 

功能名称 
Term type 

P 值 
P-value 

差异基因数目 
Differential gene number 

差异基因总数目
Total number of 

differential genes

GO:0008150 生物过程 Biological process 0.00119 735 1286 

GO:0003674 分子功能 Molecular function 0.000163 710 1286 

GO:0009987 细胞过程 Cellular process 0.0453 413 1286 

GO:0005488 结合 Binding 0.00157 375 1286 

GO:0044237 细胞代谢过程 Cellular metabolic process 0.0355 338 1286 

 
表 5  差异基因 KEGG 富集列表 

Tab.5  List of KEGG enrichment differential genes 

通路 Term 编号 ID 
差异基因数目 
Input number 

背景基因数目 
Background number 

P 值 
P-value 

硒化合物代谢 Selenocompound metabolism ko00220 12 19 0.040325226 

精氨酸生物合成 Arginine biosynthesis ko00920 19 31 0.014071768 

核糖体 Ribosome ko03010 35 55 0.000630827 

硫代谢 Sulfur metabolism ko00450 11 16 0.033417057 

 
性主要来自 2 个方面，一方面是生物被膜内细菌的代

谢降低，进入一种非生长状态，可以保护细菌不被抗

生素杀死；另一方面是形成生物被膜的细菌可以表达

特有的生物被膜表型，并促进抗性基因的表达，从而

对抗生素产生抗性。本研究发现，嗜水气单胞菌的耐

药性与 metE 和 glnA 的表达关系密切，而这 2 个基因

又参与生物膜的形成。如李霞等(2013)研究发现，

metE 是耶尔森菌(Yersinia)的生物膜合成的主要影响

因子，对耶尔森菌生物膜形成的贡献率均超过 25%；

杨艳北(2017)研究结果也显示，精氨酸生物合成通路

中 glnA 也参与细菌成膜，glnA 缺失，生物成膜能力

下降。结合本研究结果可以推测，luxR05735 调控 metE



第 4 期 毛磊磊等: luxR 基因调控嗜水气单胞菌耐药性的分子机制初探 153 

 

和 glnA 的表达，当 luxR05735 被沉默后，metE 和 glnA
的表达显著下降，直接导致细菌生物成膜能力的显著

下降，而生物成膜能力的下降又直接降低细菌对抗生

素的耐受性。 

 
表 6  4 条通路中与嗜水气单胞菌耐药性相关的功能基因 

Tab.6  Functional genes associated with A. hydrophila resistance in the four pathways 

通路 
Term 

基因名称 
Gene name 

上调/下调 
Up/down 

编码蛋白 
Encoded protein 

功能 
Function 

硒化合物代谢  
Selenocompound metabolism 

metE 下调 Down 编码甲硫氨酸合成酶 与生物成膜密切相关(李霞等, 2013) 

精氨酸生物合成  
Arginine biosynthesis 

glnA 下调 Down 编码谷氨酸生物合成酶 与细菌粘附、成膜、毒力相关(杨艳北, 
2017) 

核糖体 Ribosome rplB 上调 Up 编码核糖体蛋白 L2 核糖体蛋白 L2 是 50S 亚基中最大的蛋

白质组分(Mikulík et al, 2001) 

核糖体 Ribosome rplX 上调 Up 编码核糖体蛋白 L24 核糖体蛋白 L24 是 50S 亚基组装的起

始蛋白质之一(李沐阳等, 1993) 

核糖体 Ribosome rpsA 下调 Down 编码核糖体蛋白 S1 核糖体蛋白 S1 负责启动 30S 亚基同

mRNA 的结合参与蛋白质翻译 

核糖体 Ribosome rpsJ 上调 Up 编码核糖体蛋白 S10 可能参与核糖体蛋白合成的延伸，与对

替加环素的耐药有关 (梁雨横 , 2009; 

Haim et al, 2017) 

 
研究还发现，核糖体蛋白对细菌耐药性有重要影

响。本研究中发现的差异表达基因rpsA、rplB、rplX、

rpsJ分别编码核糖体蛋白S1、L2、L24和S10 (胡族琼

等, 2014; Mikulík et al, 2001; 李沐阳等, 1993; Haim 

et al, 2017)。已知核糖体蛋白S1在翻译起始中起重要

作用，直接参与30S核糖体蛋白对mRNA的识别和结

合。rpsA表达量下调会降低核糖体蛋白S1的产量，从

而减少30S亚基同mRNA的结合；核糖体蛋白L2是50S

亚基中最大的蛋白质组分(Mikulík et al, 2001)，核糖

体蛋白L24是50S亚基组装的起始蛋白质之一(李沐阳

等, 1993)；核糖体蛋白S10可能参与核糖体蛋白合成

的延伸(梁雨横, 2009)。Xiao等(2015)研究发现，氨基

糖苷类抗生素主要是通过作用于细菌30S核糖体的

16S rRNA解码区Ａ部位，抑制细菌蛋白质的合成或

诱导合成错误蛋白，抑制已经合成蛋白的释放，而导

致细菌的死亡。由此推测，luxR05735沉默后rpsA表达

量下调，抑制30S亚基同mRNA的结合，进一步加强

硫酸庆大霉素和卡那霉素的杀菌效果。因此，在本研

究中与B11菌株相比，luxR05735-RNAi菌株对硫酸庆大

霉素和卡那霉素更加敏感。核糖体通路中rpsJ与对替

加环素的耐药有关(Haim et al, 2017)，替加环素属于

四环素类药物，且杀菌机制与四环素和强力霉素相

同，能特异性与细菌核糖体30S亚基的亚单位结合，

阻滞氨酰基转移RNA与信使RNA核蛋白体的位点结

合，抑制肽链增长和影响细菌蛋白质合成(曹俊敏等, 

2013)，该基因表达量上调与四环素和强力霉素耐药

性降低不显著的实验结果相符。推测是由于rpsJ表达

量上调，增加了细菌对药物的耐受性，虽然生物成膜

能力下降增加了药物与细菌的接触，但细菌对药物的

耐受能力增强，抵消了药物对细菌的作用。核糖体通

路中rplB和rplX分别编码核糖体蛋白L2和核糖体蛋白

L24。而氟苯尼考杀菌机制是通过与50S核糖体亚基结

合，抑制蛋白质合成所需的关键酶——肽酰转移酶，

从而特异性地阻止氨酰 tRNA与核糖体上的受体结

合，抑制肽链的延长而使菌体蛋白不能合成(Cannon 
et al, 1990)。核糖体通路中，rplB和rplX表达量上调，

50S亚基含量会增高。结合实验结果，与B11菌株相比，

luxR05735-RNAi菌株虽然对氟苯尼考的敏感性有所增

加，但差异并不显著，可能是由于氟苯尼考的杀菌机

制是通过与50S核糖体亚基结合，而50S亚基含量增高

消耗了氟苯尼考的药性，使生物成膜能力下降，对耐

药性的影响效果不显著。综合以上因素，就导致

luxR05735-RNAi菌株对氟苯尼考的耐药性虽然有所下

降，但效果并不显著。 

诺氟沙星和吡哌酸同属于喹诺酮类药物，2种药

物的杀菌机制均为通过作用于细菌DNA旋转酶，干扰

细菌DNA的合成，从而导致细菌死亡(王洁等, 2008)。

结果显示，luxR05735-RNAi菌株对诺氟沙星和吡哌酸

的敏感性显著增加，推测可能是由于生物成膜能力下

降，引起药物与细菌的接触更加直接，导致药效增加，
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从而引起luxR05735-RNAi菌株对诺氟沙星和吡哌酸敏

感性显著增加。 

4  结论 

本研究利用RNAi技术构建嗜水气单胞菌基因稳

定沉默株luxR05735-RNAi，与B11菌株相比，其luxR05735

的表达量下调96.8%。耐药性结果显示，与B11菌株

相比，luxR05735-RNAi菌株对庆大霉素的耐药性降低

了28.45%、对诺氟沙星的耐药性降低了4.22%，对卡

那霉素的耐药性降低了44.25%，对吡哌酸的耐药性降

低了6.23%。差异基因KEGG富集结果显示，与嗜水

气单胞菌耐药性相关性最显著的通路为核糖体、精

氨酸生物合成、硫代谢、硒化合物代谢4条通路。在

这4条通路中，可能与嗜水气单胞菌耐药性相关的重

要功能基因包括metE、glnA、rplB、rplX、rpsA、rpsJ
等，这些功能基因编码的蛋白主要与细菌的生物成

膜及核糖体蛋白合成相关。因此，推测嗜水气单胞

菌的 luxR05735通过调控细菌的生物膜形成相关基因

及核糖体蛋白相关基因的表达，从而调控细菌对药

物的耐受性。 
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Molecular Mechanism of luxR Regulation of Drug  
Resistance of Aeromonas hydrophila 
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Abstract    LuxR family proteins play a key role in various important physiological activities of 
gram-negative bacteria. In this study, RNAi technology was used to construct a stable silenced strain 
Aeromonas hydrophila luxR05735-RNAi. The expression of luxR05735 in wild-type strain and luxR05735- 
RNAi was detected by qRT-PCR. The results showed that the expression of luxR05735 in strain luxR05735- 
RNAi was reduced by 96.8% compared to that of the wild-type strain. Drug sensitivity tests showed that 
luxR05735-RNAi significantly reduced bacterial resistance to gentamicin, norfloxacin, kanamycin, and 
pipemidic acid compared with the wild-type strain. The transcriptome analysis of the wild-type strain and 
luxR05735-RNAi revealed that there were 1286 genes with significant differences in expression, of which 
353 genes were up-regulated and 933 genes were down-regulated. There are four significantly enriched 
pathways, which are ribosome, arginine biosynthesis, sulfur metabolism and selenocompound metabolism. 
In the four pathways, some important functional genes, including metE, glnA, rplB, rplX, rpsA, rpsJ were 
found to be associated with drugs resistance of A. hydrophila. These genes encode the proteins that were 
mainly involved in bacteria biofilm formation and ribosomal protein synthesis. It can be speculated from 
the above results that the luxR05735 of A. hydrophila regulates the expression of the genes that encode 
bacteria biofilm formation and ribosomal protein synthesis, and then further regulates the drugs resistance 
of A. hydrophila.  
Key words    Aeromonas hydrophila; LuxR regulatory protein; Drug resistance; Transcriptome 
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