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摘  要：【背景】高尿酸血症是一种尿酸生成与排泄失衡所导致的嘌呤代谢紊乱疾病，而肠道微生

物在嘌呤代谢中发挥重要作用，其中 1/3 的尿酸通过肠道菌群分解，所以肠道益生菌能够有效降低

体内尿酸水平，缓解高尿酸血症。【目的】获得人源性尿酸降解菌，并了解其与尿酸降解有关的基因

及功能。【方法】通过体外尿酸强化培养和驯化，从正常低尿酸健康人群肠道粪便中获得具备尿酸降

解能力的菌株，对其进行一般形态学观察、生化试验、16S rRNA 基因序列测定，以及生物信息学分

析和鉴定，并进行全基因组测序和功能基因挖掘。【结果】分离出一株具有较高尿酸降解功能的革兰

氏阳性杆菌 M2a，尿酸降解率达到 82.73%，经鉴定为类干酪乳酪杆菌(Lacticaseibacillus paracasei)，
全基因组测序发现菌株 M2a 具有 9 个与尿酸降解相关的基因。【结论】菌株 M2a 具有高效降解尿

酸的能力，为开发和利用微生物制剂进行尿酸治疗提供了科学依据和菌种资源。 
关键词：类干酪乳酪杆菌；菌株鉴定；全基因组测序；尿酸降解；功能分析 
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Abstract: [Background] Hyperuricemia is a purine metabolism disorder caused by an 
imbalance between uric acid production and excretion. The gut microbiota plays a significant 
role in purine metabolism, degrading approximately one-third of uric acid. Accordingly, gut 
probiotics have garnered wide attention for their potential of lowering uric acid levels and 
alleviating hyperuricemia. [Objective] To isolate human-derived uric acid-degrading bacteria 
and identify the genes and functions potentially involved in uric acid degradation. [Methods] 
After in vitro enrichment and acclimatization with uric acid, a strain capable of degrading uric 
acid was isolated from the feces of healthy individuals with normal low uric acid levels. 
Morphological observation, biochemical tests, 16S rRNA gene sequencing, bioinformatics 
analysis, and identification were then carried out for this strain. In addition, whole-genome 
sequencing and functional gene mining were performed. [Results] A Gram-positive bacterium 
(M2a) with a high uric acid degradation rate of 82.73% was isolated and identified as 
Lacticaseibacillus paracasei. Whole-genome sequencing revealed that M2a carried nine genes 
associated with uric acid degradation. [Conclusion] M2a can efficiently degrade uric acid, 
providing a scientific basis and bacterial resource for the future development and utilization of 
microbial preparations for treating uric acid-related disorders. 
Keywords: Lacticaseibacillus paracasei; strain identification; whole-genome sequencing; uric 
acid degradation; functional analysis 
 
 

类干酪乳酪杆菌(Lacticaseibacillus paracasei)
是一种常见的革兰氏阳性杆菌，属于乳酪杆菌

属(Lacticaseibacillus)，广泛存在于发酵乳、泡

菜等发酵食品[1-2]，以及人体的口腔和肠道中。

该菌株为兼性厌氧，不运动且不产生芽孢，因

其研究和使用历史悠久且具有较高的安全性，

已被许多国家批准用于食品制备[3-4]。随着研究

的深入，类干酪乳酪杆菌被发现具有平衡肠道

菌群、降血压、降胆固醇、抗肿瘤和抗氧化等

多种生物活性[5-9]。然而，不同菌株在功能性和

安全性特征上存在显著差异[10-11]，且现有研究

主要集中在其生理特性上，对其基因功能的研
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究相对较少。根据肠道菌群与高尿酸血症的相关

性研究[12-14]，我们推测低尿酸人群的肠道中可能

存在具有降尿酸功能的细菌。本研究采用传统细

菌分离培养技术，从低尿酸人群的粪便中分离纯

化并驯化可能具有高效尿酸降解功能的细菌，并

利用高通量测序平台进行全基因组测序，旨在挖

掘微生物资源，为未来开发和利用微生物制剂进

行尿酸治疗提供科学依据和菌种资源。 

1  材料与方法 
1.1  样品 

利用国际人类微生物组项目推荐的肠道微

生物样品采集套装，收集 10 名 20–22 岁新疆某

高校大一健康低尿酸男性的清晨空腹粪便，2 h
内送回实验室，放入 4 ℃冰箱保存备用。纳入标

准：近一个月内无胃肠道及全身重大疾病且未服

用抗生素者，健康体检后血尿酸水平<190 μmol/L
的男性。所有志愿者对本研究均知情同意。本

实验获得新疆医科大学第一附属医院医学伦理

委员会批准(审批号：K202105-08)。 

1.2  培养基 
高尿酸溶液：参考文献[15]配制，称取 1.076 g

尿酸溶于 1 000 mL 蒸馏水，用磷酸氢二钾将 pH
值调至 7.2–7.5，制备成终浓度为 6.40 mmol/L 的

尿酸溶液。利用二倍稀释法将 6.40 mmol/L 的尿酸

溶液分别稀释成 3.20、1.60、0.80 mmol/L 浓度梯

度的尿酸溶液。 
德氏乳杆菌培养基 (de Man, Rogosa and 

Sharpe, MRS)液体培养基(g/L)：蛋白胨 10.00，牛

肉浸粉 8.00，酵母浸粉 4.00，葡萄糖 20.00，吐

温-80 1.00，磷酸氢二钾 2.00，乙酸钠 5.00，柠檬

酸二铵 2.00，硫酸镁 0.20，硫酸锰 0.05，pH 5.5–5.9。  
MRS 固体培养基：在 MRS 液体培养基基

础上加入 15.0 g/L 琼脂。 
MRS 高尿酸培养基：以上述 4 个浓度梯度

的高尿酸溶液作为溶剂，以 MRS 培养基作为溶

质即得到相应浓度的 MRS 高尿酸培养基，于

118 ℃灭菌 15 min 备用。 

1.3  主要试剂和仪器 
尿酸，麦克林生化公司；琼脂，BioFroxx

公司；尿酸检测试剂盒，南京建成生物工程研究

所有限公司；细菌基因组提取试剂盒，北京索莱

宝科技有限公司；Illumina 文库制备试剂盒及

2×Taq PCR Master Mix II，北京全式金生物技术

股份有限公司；VITEK® 2 ANC 厌氧菌及棒状杆

菌鉴定卡片，梅里埃诊断产品(上海)有限公司；

激光共聚焦专用培养皿，北京华力德科技有限公

司。喷金-离子溅射仪、透射电镜和扫描电镜，

日立公司；全自动微生物鉴定分析仪，梅里埃(上
海)生物制品有限公司；酶标仪，赛默飞世尔科

技(中国)有限公司；超声波破碎仪，Covaris 公司。 

1.4  菌株的分离驯化与形态学观察 
用无菌环挑取 0.2–0.5 g 新鲜粪便，分别接

种至 4 个浓度梯度的 MRS 高尿酸液体培养基

中，在 37 ℃厌氧条件下恒温培养 36–72 h，然

后取 10 μL 培养液均匀涂布在 4 个浓度梯度的

MRS 高尿酸固体培养基上进行分离，继续培养

24–72 h 后，根据菌落的大小、颜色、表面的光

滑程度及边缘的整齐度等特征，选择不同的菌

落，采用分区划线法接种到 6.40 mmol/L MRS
高尿酸培养基上进行驯化，此步骤重复 3–5 次，

直到培养基上的菌落形态一致，拍照记录菌落特

征并进行革兰氏染色和镜检。挑取单个菌落接

种至含 1 mL MRS 液体培养基的 15 mm 激光共

聚焦专用培养皿，37 ℃厌氧培养 48 h 后使用无

菌生理盐水进行漂洗，并在戊二醛中固定过夜。

对漂洗后的菌体进行乙醇梯度脱水，用二氧化

碳临界点干燥，并将样品放置到喷金-离子溅射

仪中进行喷金处理，最后用扫描电镜观察菌体

特征。 
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1.5  尿酸降解率的测定 
将驯化后的细菌接种于 6.40 mmol/L 尿酸

浓度的 MRS 液体培养基中，菌落组和空白对照

组各设立 3 个平行样，在 37 ℃恒温厌氧培养 24 h
后使用尿酸酶法测定前 5 d 培养基中的尿酸浓

度，取每日单个浓度的均值计算尿酸降解率。 
降解率=[原始尿酸浓度 (空白组 )–尿酸降

解后浓度(菌落组)]/原始尿酸浓度×100%。 
选取尿酸降解率>50%的菌株作为进一步

研究的对象。 

1.6  菌株的生化鉴定 
使用无菌环挑取菌株的纯培养物于 0.45%

无菌生理盐水中进行乳化，使用麦氏比浊法将

菌悬液浊度调至 3.30 后接种至 VITEK® 2 ANC 
厌氧菌及棒状杆菌鉴定卡内，用全自动微生物

鉴定分析仪进行生化反应鉴定。  

1.7  菌株的分子生物学鉴定 
根据参考文献[16]的方法提取并纯化菌株

DNA，以其为模板，采用细菌通用引物 27F 
(5′-GAACCGCATGGTTCTTGGC-3′)和 1492R 
(5′-ACCCCACATCTCACGACACG-3′)扩增细菌

16S rRNA 基因序列。PCR 反应体系(25 μL)：
2×Taq PCR Master Mix II 12.5 μL，上、下游引

物(10 μmol/L)各 1 μL，DNA 模板 1 μL，RNase 
free water 9.5 μL。PCR 反应条件：94 ℃ 5 min；
94 ℃ 30 s，55 ℃ 30 s，72 ℃ 1 min，30 次循环；

72 ℃ 10 min。PCR 产物经 1.0%琼脂糖凝胶电

泳检测并将目的片段进行胶回收后送至生工生

物工程(上海)股份有限公司完成全基因组测序，

采用 Roary分析得到核心基因序列，通过 MEGA 
11 对核心基因序列进行多重序列比对并以

neighbour-joining 聚类的方式构建核心基因系

统发育树。通过构建系统发育树可了解细菌基

因间进化关系，推测功能基因组的演化。 

1.8  全基因组测序及功能基因挖掘 
纯种菌培养物经由生工生物工程(上海)股

份有限公司提取 DNA 并进行基因组完成图测

定。对测序产生的原始数据通过 fastp 进行数据

统计、质量评估以及质量剪切。质控后的数据与

Nanopore 数据通过 Unicycler v0.4.8[17]软件进行

拼接，再使用 Pilon v1.22 进行序列矫正，修正

拼接过程中的剪辑错误及小片段的插入缺失。使

用 CGView[18]软件绘制菌株基因组圈图，全面展

示基因组特征，包括正链和负链上的基因、直系

同源基因簇功能分类 (clusters of orthologous 
groups functional classification, COG)功能分类、

G+C 含量及基因组大小等信息。对蛋白编码序

列进行功能注释，筛选出与尿酸代谢相关的功

能基因。采用 Barrnap (0.9-dev)软件预测 rRNA，

tRNAscan-SE 软件预测 tRNA，Glimmer v3.02
软件预测细菌基因组中的基因结构、开放阅读

框(open reading frame, ORF)及蛋白编码基因，

将测序结果与京都基因与基因组百科全书

(Kyoto encyclopedia of genes and genomes, 
KEGG)、基因本体论数据库(gene ontology, GO)
等 11 个数据库进行比对，完成基因功能注释。 

2  结果与分析 
2.1  尿酸降解菌株的分离纯化及降尿

酸效果评价 
2.1.1  菌株的形态学特征 

通过分离培养纯化获得一株优势菌，命名

为 M2a。菌落呈白色，圆形凸起，表面光滑，

边缘整齐。革兰氏染色阳性，杆状，散在排列。

扫描电镜下菌体呈杆状，长约 1–2 μm、宽约

0.70–0.80 μm，无荚膜和鞭毛，不产芽孢(图 1)。 

2.1.2  降尿酸效果评价 
在厌氧条件下，驯化培养基中培养 5 d，该

菌的尿酸降解率分别为 13.51%、21.95%、35.25%、

46.91%、82.73%，并且与原始浓度相比具有统

计学意义(表 1)。 
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图 1  菌株 M2a 菌落、革兰氏染色和扫描电镜下特点   A：M2a 菌落形态。B：革兰氏染色。C：扫

描电镜图(5 000×)。D：扫描电镜图(10 000×)。 
Figure 1  Characteristics of strain M2a, Gram staining and scanning electron microscopy. A: Colony 
morphology of the strain M2a. B: Gram staining. C: Scanning electron microscopy image (5 000×). D: 
Scanning electron microscopy image (10 000×).  
 
表 1  菌株 M2a 连续 5 d 体外尿酸降解率测定 
Table 1  Determination of uric acid degradation rate in vitro for 5 consecutive days in strain M2a 
培养时间 
Incubation time 

原始尿酸浓度 
Primary uric acid 
concentration (mmol/L) 

降解后尿酸浓度 
Uric acid concentration after 
degradation (mmol/L) 

尿酸降解效率 
Degradation efficiency of 
uric acid (%) 

P 

第 1 天 Day 1 5.873±2.31 5.080±6.41 13.51 0.114 
第 2 天 Day 2 5.407±3.06 4.220±1.00 21.95 <0.01 
第 3 天 Day 3 5.333±2.10 3.453±5.13 35.25 <0.01 
第 4 天 Day 4 5.713±3.01 3.033±2.89 46.91 <0.01 
第 5 天 Day 5 5.867±8.08 1.013±1.42 82.73 <0.01 
 
2.2  菌株 M2a 鉴定结果 
2.2.1  生化反应鉴定结果 

采用梅里埃 VITEK® 2 ANC 系统鉴定菌株

M2a 为类干酪乳酪杆菌(表 2)。 

2.2.2  16S rRNA 基因序列分析及系统发

育树 
与 NCBI GenBank 比对后，利用 MEGA 11

软件构建系统发育树(图 2)。发现菌株 M2a 与  
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表 2  菌株 M2a 生理生化鉴定结果 
Table 2  Physiological and biochemical identification results of strain M2a  
生化反应 
Biochemical response 

结果 
Result 

D-半乳糖 D-galactose + 

L-脯氨酸芳胺酶 L-phenylalanine ammonia-lyase + 

丙氨酸-苯丙氨酸-脯氨酸芳胺酶 Alanine-phenylalanine-proline arylamidase + 

蔗糖 Sucrose + 

尿素酶 Urease – 

5-溴-4-氯-3-吲哚-α-D-半乳糖苷 5-bromo-4-chloro-3-indolyl-α-D-galactopyranoside – 

麦芽三糖 Maltotriose – 

5-溴-4-氯-3-吲哚-α-D-甘露糖苷 5-bromo-4-chloro-3-indolyl-α-D-glucopyranoside – 

D-核糖 2 D-ribose 2 + 

Ellman – 

D-纤维二糖 D-cellobiose – 

D-甘露糖 D-mannose + 

N-乙酰-D-氨基葡萄糖 N-acetyl-D-glucosamine + 

β-半乳糖毗喃糖苷酶吲哚酚 β-galactopyranosidase indole phenol – 

精氨酸 GP Arginine GP + 

β-D-岩藻糖苷酶 β-D-fucosidase – 

磷酸酶 Phosphatase – 

α-L-阿拉伯糖苷 α-L-arabinoside – 

亮氨酸芳胺酶 Leucine arylamidase + 

L-吡咯烷酮芳胺酶 L-pyrroline-5-carboxylate deaminase + 

D-葡萄糖 D-glucose + 

熊果苷 Arbutin w 

5-溴-4-氯-3-吲哚-α-D-葡萄糖苷 5-bromo-4-chloro-3-indolyl-α-D-glucopyranoside – 

β-甘露糖苷酶 β-mannosidases – 

槲皮素葡萄糖苷 Quercetin glucoside + 

α-L-岩藻糖苷酶 α-L-fucosidases – 

苯基磷酸盐 Phenylphosphate – 

苯丙氨酸芳胺酶 Phenylalanine ammonia-lyase + 

酪氨酸芳胺酶 Tyrosinase + 

D-麦芽糖苷 D-maltosides + 

5-溴-4-氯-3-吲哚-β-D-葡萄糖苷 5-bromo-4-chloro-3-indolyl β-D-glucoside – 

α-阿拉伯糖苷酶 α-arabinosidase – 

丙酮酸盐 Pyruvate + 

5-溴-4-氯-3-吲哚基-N-乙酰-β-D-葡萄糖胺 5-bromo-4-chloro-3-indolyl-N-acetyl-β-D-glucosaminide – 

L-阿拉伯糖 L-arabinose – 

D-木糖 D-xylose – 
+：阳性；w：弱阳性；–：阴性。 
+: Positive; w: Weakly positive; –: Negative. 
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图 2  基于 16S rRNA 基因序列构建的菌株 M2a 的系统发育树   分支上的数字表示 bootstrap 值(1 000 次

重复)；标尺 0.001 0 代表进化距离；括号内为 GenBank 登录号。 
Figure 2  Phylogenetic tree of strain M2a based on 16S rRNA gene sequence. The number on each node 
represents the bootstrap value (1 000 replications); The scale data 0.001 0 represents the evolutionary 
distance; The serial numbers in parentheses are GenBank accession numbers. 
 
类干酪乳酪杆菌 (Lacticaseibacillus paracasei) 
ZFM54 基因组平 均 核 苷 酸 一 致 性 (average 
nucleotide identity, ANI)达 99.2%，在系统发育

树上与类干酪乳酪杆菌同在一个分支，为类干

酪乳酪杆菌(Lacticaseibacillus paracasei)。 

2.3  M2a 全基因组分析 
为进一步鉴定菌株并从基因水平揭示其功

能，对菌株 M2a 进行全基因组测序。结果显示，

菌株 M2a 高质量过滤后长度为 1 572 523 043 bp，
G+C 含量 46.26%，拼接得到一条染色体和一个

质粒，大小分别为 3 006 900 bp 和 34 148 bp，G+C
含量分别为 46.36%和 40.55%。基因组中包含

2 765 个编码序列(coding sequences, CDS)、15 个

rRNA和58个 tRNA，编码基因约占基因组85.83%。

此外，菌株M2a包含一个长的质粒，基因组Circos
圈图可以更全面、更直观地认识类干酪乳酪杆

菌 M2a 基因组的特征(图 3)。 

2.4  M2a 功能注释 
2.4.1  COG 注释 

将菌株 M2a 的基因编码蛋白序列与 COG
数据库比对分析，共有 2 073 个基因被注释到

20 组 COG 功能中，占总编码基因的 69.51%。

其中编码碳水化合物转运代谢相关基因 262 个；

编码一般功能预测相关基因有 232 个；编码翻 
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图 3  菌株 M2a 全基因组测序完成图   圈图从外向内依次展示 G+C 含量、测序深度、基因元件展示、

COG 功能展示。 
Figure 3  Completed whole-genome sequencing of strain M2a. From outer to inner: G+C%, depth, gene 
category and COG category, respectively. 
 
译、核糖体结构和生物发生相关功能基因 183 个；

编码氨基酸转运和代谢相关功能基因 173 个；

编码转录相关基因有 160 个 (图 4)。这些富

集较多的代谢途径均为细菌新陈代谢的必需

途径。  

2.4.2  GO 注释 
将菌株 M2a 的基因编码蛋白序列与 GO 数

据库比对分析，共有 1 575 个基因得到注释。

分子功能注释中，占分子功能数量最多的是催

化活性、DNA 结合、分子结构活性和转运体活 
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图 4  菌株 M2a 的 COG 分类统计 
Figure 4  COG classification statistics of strain M2a.  
 
性；细胞膜组成、含蛋白质的复合物和细胞器

是细胞组分中数量最多的途径；细胞过程和代

谢过程为主要参与的生物学过程(图 5)。这与编

码基因的功能相对应，说明菌株 M2a 主要通过

参与磷酸化和能量代谢等途径来发挥生物学

作用。 

2.4.3  KEGG 注释 
将菌株 M2a 的基因编码蛋白序列与 KEGG

数据库进行比对，总共有 1 358 个编码基因得

到注释，其中参与 metabolism 层次全局的基因

是最多的，有 844 个相关基因；其次是环境信

息处理，有 258 个相关基因(图 6)。 

2.5  尿酸代谢相关功能基因挖掘 
通过 COG 和 KEGG 功能注释，共发现与

嘌呤和尿酸代谢相关的功能基因有 8 条，分别

为编码黄嘌呤磷酸核糖基转移酶 (xanthine 
phosphoribosyltransferase, XPT)、嘌呤渗透酶

(purine permease, PBUX)、嘌呤-核苷磷酸化酶

(purine-nucleoside phosphorylase, PNP/DeoD)、
嘌呤操纵子抑制子 (purine operon repressor, 
PurR)、次黄嘌呤磷酸核糖转移酶(hypoxanthine 
phosphoribosyltransferase, HPRT)、双功能磷

酸核糖氨基咪唑羧酰胺甲酰基转移酶 /IMP 环

化酶(bifunctional phosphoribosylaminoimidazole 
carboxamide formyl transferase/IMP cyclohydrolase, 
PurH) 、黄嘌呤 / 尿嘧 啶 / 维生 素 C 透化 酶

(xanthine/uracil/vitamin C permease, PBUG)以及

腺嘌呤磷酸核糖转移酶(adenine phosphoribosyl 
transferase, APT)的基因。 

3  讨论 
本研究利用本课题组具有知识产权的尿酸

降解培养基，从健康低尿酸人群粪便中分离及

驯化获得一株菌 M2a，经尿酸降解试验发现其

尿酸降解率达到 82.73%，通过形态学研究、生

化反应及基因组完成图测序分析发现菌株 M2a 
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图 5  菌株 M2a 的 GO 功能注释 
Figure 5  GO Function notes of strain M2a. 
 
与 Lacticaseibacillus paracasei ZFM54 基因组的

平均核苷酸一致性(ANI)达到了 99.2%，鉴定菌

株 M2a 为类干酪乳酪杆菌。 
类干酪乳酪杆菌是一种益生菌，广泛分布

于传统的发酵乳制品和人体胃肠道中，具有调

节肠道微生物平衡和增强免疫力等益生功能。

因此，在食品、医疗保健等领域具有重要作用，

近年来备受国内外研究者的关注[19-20]。 
乳 杆 菌 群 中 的 干 酪 乳 杆 酪 菌

(Lacticaseibacillus casei)数量较多，其中类干酪

乳酪杆菌、鼠李糖乳酪杆菌(Lacticaseibacillus 
rhamnosus)及干酪乳酪杆菌亲缘结构相近[21-22]，

现有文献表明，多种类干酪乳酪杆菌具有治疗

高尿酸血症的潜力。例如，王学颖等[23]发现类

干酪乳酪杆菌 FP02 可以通过增加尿酸排泄和

抑制黄嘌呤氧化酶(xanthine oxidase, XOD)活

性，来降解尿酸及其前体物质肌苷和鸟苷。王

婷等[24]从发酵食品中筛选出的类干酪乳酪杆菌

X11 在体外尿酸降解率达到了 80.42%。Lee 等[25]

分离出的类干酪乳酪杆菌 MJM60396 能够使小

鼠体内 XOD 活性降低 81%，从而有效缓解高

尿酸血症。深入研究肠道微生物与高尿酸血症

之间的关系，并筛选出能够降解尿酸及其前体

物质的益生菌，已经成为高尿酸血症药物研发

的重要方向[24]。 
根据体外尿酸降解实验的结果，菌株 M2a

的尿酸降解率达到了 82.73%，表明其具有良好的

尿酸降解能力。这一发现为防治高尿酸血症提供

了一种可能的益生菌治疗方案，也为其开发成为

潜在的降尿酸药品奠定了基础。全基因组学分析

结果显示，菌株 M2a 具有编码 XPT、PBUX、

PNP/DeoD、PurR、HPRT、PurH、PBUG、APT 
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图 6  菌株 M2a 的 KEGG 功能注释 
Figure 6  Annotated diagram of the KEGG function of the strain M2a. 
 
的基因，将注释到的蛋白序列进行比对发现每

种酶与已知序列的相似性高达 99%以上。这些

酶是参与细菌嘌呤代谢途径的关键酶，在细菌

嘌呤代谢中发挥着重要作用，嘌呤代谢是生物

体内一种重要的代谢途径，细菌通过嘌呤代谢

途径合成和降解嘌呤化合物，以满足其对核酸

和能量的需求。由此可见，菌株 M2a 可能具有

能够利用嘌呤或尿酸的酶，这为我们进一步探

究菌株 M2a 降尿酸机制提供了启示。 
尿酸透过酶(uric acid permease)是一种膜蛋

白，具有 12–14 个跨膜区，存在于许多微生物中，

具有转运胞外的尿酸以及尿酸相关衍生物(如
黄嘌呤、次黄嘌呤、腺嘌呤、鸟嘌呤等)进入细

胞内部的功能，是某些微生物摄取尿酸作为氮

源代谢的基础[26-27]。XPT 连接了黄嘌呤降解和

嘌呤核苷酸的合成，通过催化黄嘌呤和磷酸核

糖的反应，将黄嘌呤转化为黄嘌呤核苷酸，黄

嘌呤核苷酸可以进一步参与嘌呤核苷酸的合

成，如腺苷酸或鸟苷酸，XPT 的催化反应提供

了合成嘌呤核苷酸所需的底物，同时还参与了

嘌呤补救代谢途径中能量转化的过程 [28-29]。

PBUX 则参与了嘌呤物质的运输过程，它负责嘌

呤的进出细胞[30]。PNP/DeoD 主要参与嘌呤核

苷的降解，将其磷酸化为腺嘌呤或鸟嘌呤和核

糖-1-磷酸，通过调节嘌呤核苷的降解速率，

帮助细菌维持嘌呤代谢的平衡状态[31]。PurR 是

一个重要的调控蛋白，它通过结合嘌呤操纵子

(purine operator)来抑制嘌呤合成途径的基因表

达，从而控制嘌呤代谢的平衡[32]。HPRT 也是尿

酸代谢途径中的一个重要酶，它催化次黄嘌呤与

磷酸核糖之间的转化，形成次黄嘌呤核糖酸[33]。

PurH 是在嘌呤生物合成途径中起关键作用的酶，
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它催化磷酸核糖氨基咪唑与 N 形成磷酸核糖

氨基咪唑甲酰酸(5-aminoimidazole-4-carboxamide 
ribonucleotide, AICAR)的转化，并进一步催

化 AICAR 环 化 为 次 黄 苷 一 磷 酸 (inosine 
monophosphate, IMP)[34]。PBUG 是一个跨膜蛋

白，能够促进次黄嘌呤、尿嘧啶和维生素 C 等

物质的跨膜运输[35]。多物种 APT 是在腺嘌呤代

谢中起作用的酶[36]，它催化腺嘌呤与磷酸核糖

之间的转化，形成腺嘌呤核糖酸。这些酶在细

菌尿酸代谢中发挥着重要作用，参与了尿酸的

转运、嘌呤物质的合成、转化、运输和调控过

程，调节了嘌呤代谢的平衡。这些酶和蛋白的

功能研究有助于进一步理解嘌呤代谢异常与疾

病之间的关联，并为相关疾病的治疗提供新的

靶点和策略。 

4  结论 
本研究从健康低尿酸人群粪便中分离及驯

化获得了一株高效尿酸降解菌 M2a，经过形态

学观察、生化试验及分子生物学鉴定为类干酪

乳酪杆菌，对其进行基因组完成图测序，发现了

一些与降尿酸有关的基因，扩充了类干酪乳酪杆

菌的基因数据库，并为后续临床降尿酸微生物资

源的开发利用提供了菌种资源和理论基础。 
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