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1 细菌群体感应系统

微生物自从被发现直到 20 世纪 60 年代，人们

一直认为细菌是单细胞生物，不会表现出多细胞生

物的性状。20 世纪 60 年代，研究人员发现作为单

细胞生物的细菌个体间有交流能力，并能表现出一

些多细胞生物才有的性状，研究人员把这种信号交

流方式称作群体感应（Quorum sensing，QS）［1］。首

次发现群体感应现象的细菌是一种海洋细菌费氏弧

菌（Vibrio fischeri），它能够通过群体感应来控制自

身发光现象［2］，群体感应能让细菌细胞感知周围细

胞密度变化，从而引发其在高细胞密度下特有的、

多样的细胞行为模式［3］。

群体感应细菌产生、释放、检测并能应答一种

称为“自诱导物（AI）”的小分子物质，也称为信号
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摘 要 ： 群体感应（Quorum sensing，QS）是细菌细胞间通过信号分子互相交流的一种现象，细菌细胞通过分泌并感应特定

的信号分子浓度，当信号分子浓度达到一定阈值时，细菌细胞会启动特定基因尤其是很多致病基因的表达，这就给防治某些植物、

动物性疾病提供了一种新思维。群体淬灭（Quorum quenching，QQ）就是基于群体感应而提出的，它主要是通过分解细菌细胞所

产生的信号分子，使信号分子浓度在阈值之内，从而使细菌无法表达特定致病因子，进而防治病害的一种方法，群体淬灭酶是研

究的最多也是最有效的淬灭途径。到目前为止，很多群体淬灭酶已经被分离出来。系统总结了群体淬灭酶的种类、特性、催化机

制和生理功能方面的进展。

关键词 ： 群体感应 ；群体淬灭 ；分子淬灭酶 ；酰基高丝氨酸内酯酰基转移酶 ；酰基高丝氨酸内酯酶

DOI ：10.13560/j.cnki.biotech.bull.1985.2015.10.011

Research Progress on Bacterial Quorum Quenching Enzymes

Xing Qifan1  Liu Pengfu2  Shi Jiping2  Sun Yumei1

（1. School of Biological Engineering，Dalian Polytechnic University，Dalian  116034 ；2. Shanghai Advanced Research Institute，Chinese 
Academy of Sciences Sustainable Technology Research Center，Shanghai   201210）

Abstract:  Quorum sensing（QS）is a phenomenon of intercellular communication of bacteria via signal molecules. Bacteria secrete 

the specific signal molecules and respond to them, and bacterial cells enable the expression of specific genes, especially disease-causing genes 

while the signal molecules accumulate to a threshold concentration. This provides a new thought to prevent plants and animals from bacterial 

pathogenicity. Quorum quenching（QQ）based on QS system is a schema to decompose the signal molecules beyond the threshold concentration, 

and therefore represses the expression of specific virulence gene, so finally the prevention and control of diseases are achieved. The enzymes 

of QQ have been explored the most and also proved to be the most effective ways of quenching. To date, many QQ enzymes have been isolated 

successfully. Here we review progress on QQ enzymes with aspects of their type, property, catalytic mechanism, and physiologic function.
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分子。细菌在生长过程中不断产生并释放信号分子，

随着细菌密度增加，信号分子浓度也在增加，当浓

度达到阈值时，信号分子会与细菌中表达某些特定

功能蛋白的基因结合，启动相应功能基因的表达，

从而使细菌表现出另一些表型特征。

群体感应现象在许多已知的细菌中都存在，从

自然界中游离生活的细菌到寄生于高级生物体内的

细菌（共生体和病原菌），不同的细菌细胞产生的

信号分子不同，革兰氏阴性细菌产生酰基高丝氨酸

内酯（Acyl-homoserine lactones，AHL）类分子（图

1-A）；革兰氏阳性细菌则是利用一种小分子多肽

（Autoinducing peptides，AIP）作为信号分子 ；还有

一种自诱导物质称为 AI-2，结构为呋喃酮酰硼酸二

酯，在革兰氏阴性菌和阳性菌中均存在，用于两种

细菌的种间信息交流［4］。

2 群体淬灭

群体感应控制着细菌的很多活动，如抗生素

的产生及对抗生素的抗性、接合作用、毒力因子的

产生、胞外酶合成、群集、生物膜形成及生物发光 

等［5，6-9］，具有群体感应系统的细菌很多都是植物病

原菌，植物的细菌性病害是威胁农业生产的主要自

然灾害之一。病害的发生往往造成作物大面积减产，

并在农产品贮藏、加工、运输过程中进一步造成更

大的损失。通常对这类致病菌繁殖是采用化学药物

来防治，虽然化学药物的使用能显著减轻病害的危

害程度。但大量化学药物的使用，会导致环境污染，

而且细菌耐药性增加，就需要增加用药量，从而导

致更严重的环境污染，再者残留的化学药物也会危

害人体健康等。所以，寻找更干净、更健康的方法

来抑制植物的细菌性病害成为一种迫切需求。干扰

QS 系统则成为一种新型的病害防治策略，群体淬灭

应运而生，群体淬灭是利用某种方法干扰或者降解

群体感应产生的信号分子，使信号分子浓度低于启

动致病因子表达所需要的阈值，从而使致病菌的致

病因子无法启动表达，致病菌不表现出致病力，病

害不再发生。群体淬灭主要有如下 3 个方式 ：（1）

干扰信号分子的合成 ；（2）降解信号分子，使信号

分子浓度低于阈值 ；（3）阻止信号分子与受体蛋白

结合，使之不能行使转录调节功能［10］。其中降解信

号分子是研究较多的一种淬灭方式，这种方式主要

是由细菌产生一种酶称为群体淬灭酶，这种酶能降

解信号分子，保持信号分子浓度低于阈值，使病原

菌无法表达致病因子，不对宿主产生病害作用。这

种方式对外界没有副作用，而且它并不作用于致病

菌本身，而是作用于致病菌产生的信号分子，因而

不会使致病菌产生抗药性，能作为一种高效、长久

的药物选择。

3 群体淬灭酶

群体淬灭酶能利用群体感应中的信号分子 AHL

作为底物，通过酶促反应使 AHL 分解。第一个鉴

定出来的群体淬灭酶是由一株革兰氏阳性菌芽孢杆

菌中的基因 aiiA 编码的酰基高丝氨酸内酯酶（Acyl-
homoserine lactonase）［7］，随后，Leadbetter and Gree- 
nberg［11］报道争论贪噬菌（Variovorax para-doxus VAI- 
C）能利用信号分子 AHL 作为唯一能源和氮源物质，

其降解 AHL 分子的酶属于酰胺酶。在这两株菌中发

现的群体淬灭酶几乎代表了群体淬灭酶中两个重要

的分支。

根据 AHL 的分子结构（图 1-A），可能至少有 4

种酶能够降解 AHL 分子，内酯酶和脱羧酶能从 1 号

位和 2 号位水解 AHL，而酰基转移酶和脱氨基酶能

从 3 号位和 4 号位裂解 AHL，但到目前为止，只发

现了两种 AHL 降解酶 ：酰基高丝氨酸内酯酶和酰基

高丝氨酸内酯酰基转移酶（Acyl-homoserine lactone 

acylase）［12］。酰基高丝氨酸内酯酶主要作用于高丝

氨酸内酯环，从五环中酯键碳与氧之间打开内酯环
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图 1 酰基高丝氨酸内酯（AHL）分子结构及两种酶的作
用位点
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（图 1-B），使得信号分子失去活性 ；高丝氨酸酰基

转移酶则作用于与内酯五环相连的酰基侧链，切断

酰胺键，生成脂肪酸和高丝氨酸内酯环（图 1-B），

信号分子即失去活性。

3.1 AHL酰基转移酶

第一种酰基转移酶的发现来自于争论贪噬菌

VAI-C，当生长环境中有 AHL 存在时，这种菌会向

培养基中分泌水解产物高丝氨酸内酯，而 AHL 的

侧链脂肪酸则用来分解产生能量［13］。其他有代表

性的酰基转移酶有来自青枯菌 XJ12B（Ralstonia sp. 
XJ12B）中由 aiid 编码的酰基转移酶 AiiD［14］；铜

绿假单胞菌 PAO1 中存在两种酰基转移酶 PvdQ 和

QuiP［12，15，17］，二者间在氨基酸序列上只有 21% 的

同源性 ；放线菌链霉菌 M664 菌株（Streptomyces sp.）

中的酰基转移酶 AhlM［19］。淡水藻类中也发现了具

有 AHL 降解活性的菌，鱼腥藻属 PCC7120（Anabaena 
sp. PCC7120）中由基因 all3924 编码的酰基转移酶

AiiC，这种藻类的细胞原液能够降解相当一部分的

AHLs，尤其是长链 AHLs，侧链 3 号碳上的取代基

对它的活性没有影响［20］。最近，有人在极端微生物

耐辐射奇球菌（Deinococcus radiodurans）中发现了

能降解 AHL 信号分子的酶，进一步分析确定这是一

种酰基转移酶［21］。其他 AHL 酰基转移酶，见表 1。

在已经发现的酰基转移酶中，序列分析显示几

表 1 AHL 酰基转移酶

菌种 所属蛋白家族 酶 作用底物 文献

Variovorax paradoxus VAI-C ND ND C4-HSL，C6-HSL，3-oxo-C6-HSL，C8-HSL，C10-HSL，C12-HSL，C14-HSL ［13］

R. alstonia sp. XJ12B Ntn- 水解酶 AiiD Long chain AHLs ［14］

P. aeruginosa PAO1 Ntn- 水解酶 PvdQ Long chain AHLs ［15］

Shewanella Ntn- 水解酶 Aac C8-HSL，C10-HSL and C12-HSL ［22］

R. solanacearum GMI1000 ND Aac C7-HSL and C8-HSL，3-oxo-C8-HSL and C10-HSL ［16］

P. aeruginosa PAO1 Ntn- 水解酶 QuiP AHLs with or without substitution on carbon 3 C7 to C14-HSL ［17］

P. syringae B728a Ntn- 水解酶 HacA C8-HSL，C10-HSL and C12-HSL ［18］

P. syringae B728a Ntn- 水解酶 HacC C6 to C12-HSL ［18］

Streptomyces sp. Strain M664 Ntn- 水解酶 AhlM C8-HSL，C10-HSL，3-oxo-C12-HSL ［19］

Anabaena sp. PCC7120 Ntn- 水解酶 AiiC long-chain AHLs regardless of the substitution group at the C3 position ［20］

Deinococcus radiodurans Ntn- 水解酶 QqaR C8 to C14-HSL regardless of the substitution group at the C3 position ［21］

Ochrobactrum.A44 α/β 水解酶系 AiiO C4 to C14-HSL with or without 3-oxo or 3-hydroxy substituents ［23］

Tenacibaculum maritimum ND AHL-Acylase C10-HSL ［24］

     注 ：ND ：未鉴定，下同

乎所有 AHL 酰基转移酶都属于 N 末端亲核（Ntn）

水解酶，如 AiiD、PvdQ、QuiP、AhlM、AiiC 等，这

类酶经相应基因编码后翻译形成一个保守区域，该

区域分成两个亚单位 ：一个信号肽，后面接一个 α
亚单位，然后是间隔序列，跟着一个 β 亚单位。β
亚单位中熟化和催化作用所需要得 N 末端亲核在

AHL 酰基转移酶中是高度保守的。定点突变显示区

域中保守的甘氨酸 - 丝氨酸对与 AHL 酰基转移酶活

性至关重要［22］。但是 Robert Czajkowsk 等［23］在对

一株苍白杆菌 Ochrobactrum.A44 研究发现，它所产

生的酶 AiiO 虽然属于酰基转移酶，结构分析却表明

这种酶没有其他酰基转移酶所具有的 Ntn 水解酶结

构，而是属于 α/β 水解酶折叠酶系。 

由于不同菌产生的酰基转移酶不同，所以这

些酶能作用的底物信号分子也有所不同，青枯菌

XJ12B 合成的酰基转移酶 AiiD 能降解长链 AHL，铜

绿假单胞菌 PAO1 中的酰基转移酶 QuiP，能够降解

侧链长度在 11-14 个碳的 AHL 信号分子，而侧链 3

号碳上的取代基并不影响其活性，说明这种酶具有

范围较广的 AHL 淬灭活性［17］，链霉菌中 AhlM 能

够降解范围较广的 AHLs，还能降解盘尼西林 G，说

明 AhlM 的底物选择性较广［19］，Czajkowsk 等［23］从

苍白杆菌（Ochrobactrum.A44）中发现的 AiiO 能降

解酰基侧链长度在 C4-C14 的 AHL，侧链 3 位碳上

无论是氢取代还是氧取代对它的活性都没有影响，

而且该酶更易降解长链的 AHL。还有人发现，一
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种 来 自 海 洋 鱼 类 致 病 菌 的 黄 杆 菌（Tenacibaculum 
maritimum），它能够利用短链 AHL（C4-HSL）形成

细胞膜，同时也表现酰基转移酶活性能够降解长链

AHLs（C10-HSL）［24］。

3.2 AHL内酯酶

第一种 AHL 内酯酶 AiiA 是从芽孢杆菌 240B1

中发现的，由 aiiA 基因编码，芽孢杆菌中很多菌能

产生 AiiA 同系物，其中研究较多的属苏云金芽孢杆

菌中的 AiiA。在一些芽孢杆菌中还发现了能产生耐

热内酯酶，如嗜热地芽孢杆菌 HTA426（Geobacillus 
kaustophilus HTA426）［25］和土芽孢杆菌 YS-8（G. ca- 
ldoxylosilyticus YS-8）［26］。 除 了 芽 孢 杆 菌 外， 在 其

他一些细菌中也发现了 AHL 内酯酶，如根癌农杆

菌 中 attM 编 码 的 AHL 内 酯 酶 AttM、aiiB 编 码 的

AiiB［27］、节杆菌（Arthrobacter）中的 AhlD［28］、克

雷伯肺炎杆菌（Klebsiella pneumonia）中的 AhlK［28］、

细 杆 菌（Microbacterium testaceum） 中 的 AiiM［29］、

土 壤 芽 孢 杆 菌（Solibacillus silvestris） 中 的 AhlS［30］

及 红 球 菌（Rhodococcus） 中 的 QsdA［27］ 等。 近 几

年，通过元基因组方法鉴定出了一组编码内酯酶的

基因 -bpiB［31］，已经从硝化细菌（Nitrobacter）Nb-
311A、 荧 光 假 单 胞 菌（Pseudomonas fluorescen） 和

黄 单 胞 菌（Xanthomonas campestris） 中 检 测 出 了

BpiB01、BpiB04 和 BpiB07 三种同源基因编码的酶，

这 3 种酶能够降解 3-O-C8-HSL，序列分析显示它们

与已知的 AHL 降解基因没有相似性［31，32］。其他内

酯酶，见表 2。

对已知内酯酶的序列分析，几乎所有的内酯

酶都属于金属 β 内酰胺酶，根据核苷酸序列水平上

的同源性差异，系统分析进一步分为两类，首先是

AiiA 类，由所有芽孢杆菌中的 AHL 内酯酶组成，由

于它们在氨基酸水平上与芽孢杆菌 Bacillus sp. 240B1

同源性达 90% 以上 ；第二类是 AttM 类，包括 AttM、

AiiB 和 AhlD，由于产生这一类酶的菌在系统分类

上处于同一个分支系统下，故将这些酶统一分类为

AttM 类，这类酶在多肽序列上只有 30%-58% 的相

似性。在 AttM 和 AiiA 两类内酯酶中都发现了一个

高度保守的 Zn2+ 结合域 HXHXDH，但 AttM 和 AiiA

两类酶的同源性却还不到 25%，该区域已经证明了

对于 AHL 内酯酶活性是必需的，该结构域类似一些

金属水解酶的 Zn2+ 结合区域，然而它又与已知的金

属水解酶 Zn2+ 结合区域有所不同，属于一种新型的

结构［7］。在已经发现的内酯酶中，几乎所有内酯酶

在酶活性中心都含有一个 Zn2+ 结合位点，而且实验

也证明，Zn2+ 能增加内酯酶的活性，甚至有的酶中

若没有 Zn2+ 则没有内酯酶活性，说明 Zn2+ 对于内酯

酶活性比较重要，不同内酯酶 Zn2+ 结合的区域有所

不同。

尽管几乎所有内酯酶都属于金属 β 内酰胺酶，

但仍有一些与内酰胺酶完全没有关系的内酯酶。第

一种 QsdA，从一株红串红球菌 R.erythropolis W2 中

鉴定出来的 AHL 内酯酶［33］，这是一种磷酸三酯酶

（PTE），能够降解 C6 到 C14 的 AHLs，PTE 酶也是

一种金属依赖性蛋白，Zn2+ 结合在 PTE 区域，能裂

解磷酸三酯键［34］，同时具有内酯酶活性和酰胺水解

酶活性。土芽孢杆菌属中的嗜热菌也能产生 PTE 型

AHL 内酯酶，这种嗜热菌产生的酶由于耐热性在生

物技术上具有非常大的应用潜力，如 G. kaustophilus
产生的 GKL［35］。

除 了 β 内 酰 胺 酶 和 PTE 之 外， 第 三 类 发 现

AHL 内酯酶的是 α/β 水解酶折叠酶系，比如细杆

菌 StLB037 中 的 AiiM［29］ 和 苍 白 杆 菌 Ochrobactrum 
anthropi ATCC 49188 中的 AidH［36］，α/β 水解酶是一

类结构上相关，具有多种不同催化功能的酶，这类

酶有两个共同特征 ：一个亲核酸性组氨酸催化三分

子和一个序列为 Gly-X-Nuc-X-Gly 的亲核基团，这两

个区域对 AHL 降解活性至关重要［36］。

此 外， 还 有 一 些 其 他 的 内 酯 酶， 如 通 过 土

壤元基因组文库分析得到的锌依赖型金属水解酶

QlcA［37］，与发现的其他内酯酶无太大联系 ；还有

BpiB01、BpiB04 和 BpiB07［31，32］等，氨基酸序列上

也与其他内酯酶没有明显的相似性。

通常，根据细菌代谢方式不同，一种菌只产生

一种酶，但是红串红球菌中却报道了能产生不同的

AHL 降解酶［40］。比对基因组显示，在同一菌中能

同时存在编码 AHL 酰基转移酶和内酯酶的基因，这

类菌还有耐辐射奇球菌 R1（D.radiodurans），生丝单

胞菌 ATCC15444（Hyphomonas neptunium）和发光杆

菌 TTO1（Photorhabdus luminescens）［41］， 其 中 耐 辐
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射奇球菌 R1 已经被证明其基因组中含有编码 AHL

内酯酶和酰基转移酶的基因 qqlR 和 qqaR，并且实验

中检测到耐辐射奇球菌能同时产生这两种酶，它们

都能降解侧链为长链的 AHL 信号分子［21］。能编码

两种酶的细菌很有可能是为了能在环境中取得生存

优势，一种酶不足以分解环境中其他菌产生的信号

分子，因而进化出了能产生两种酶的基因 ；还有一

种可能是一些寄生菌为了防止自身数量过大而进化

出的一种机制，其中一种酶用以分解其他菌产生的

信号分子，取得生存优势，而另一种酶则在种群数

量达到某个值时表达产生，分解自身所产信号分子，

使自身数量控制在一定范围内不足以威胁寄主安全，

从而使细菌与寄主达到共生的目的。

3.3 群体淬灭酶的应用

由于 AHL 内酯酶和 AHL 酰基转移酶能够分解

AHL 信号分子，并且所有这些酶都来自微生物细胞，

有越来越多的证据表明这些酶在细菌与细菌间相互

作用中起重要作用。

在含有 aiiA 基因的苏云金芽孢杆菌中，表达产

生的 AHL 内酯酶 AiiA 能抑制具有群体感应的植物

病原菌软腐欧文氏菌（Erwinia carotovora），软腐欧

文氏菌能通过信号分子控制毒性基因的表达，苏云

金芽孢杆菌能显著抑制毒力因子的产生，降低软腐

欧文氏菌带来的致病性［7］；从一株布鲁氏菌（Bru- 
cella melitensis）中发现的酰基转移酶 AibP 在体外条

件下能够降解自身产生的内生 AHL 分子并在巨噬细

胞的侵染期间减少 AHL 的积累［42］；含有 attM 基因

的根癌农杆菌能抑制 Ti 质粒的接合转移［27］等，这

些数据表明，菌株在自然界中取得竞争优势，群体

淬灭酶具有重要作用。

另一方面，淬灭酶在植物病害防治方面也已

有进展，aiiA 基因表达编码的 AHL 内酯酶能减少

病原菌感染烟草和线虫，而且，转基因植物所表达

的 AHL 内酯酶能有效淬灭细菌群体感应信号分子

并减少细菌依赖于群体数量的侵染［43］，一些能产

生 AHL 内酯酶的野生菌或者工程菌如芽孢杆菌（B. 
thuringiensis）、 节 杆 菌、 假 单 胞 菌（P. fluorescens）
等都能显著降低致病菌软腐欧文氏菌引起的马铃薯

软腐病［22，28，32］，因此，这些基因编码的群体淬灭

酶在植物抗病性和生物制药方面有非常广阔的前景。

群体淬灭酶在环境方面同样有所应用，废水处

理中，处理系统会由于微生物产生的生物膜出现膜

生物淤积，从而导致处理效率的显著降低，膜生物

淤积的传统处理方法是利用物理方法和化学抗菌剂

表 2 AHL 内酯酶

                   菌种   所属蛋白家族   酶 作用底物 文献

Bacillus cereus 240B1 金属 β 内酰胺酶 AiiA 3-O-C6-HSL，3-O-C8-HSL，3-O-C10-HSL ［22］

Agrobacterium tumefaciens c58 金属 β 内酰胺酶 AttM 3-O-C8-HSL，C6-HSL ［27］

Arthrobacter sp.IBN110 金属 β 内酰胺酶 AhlD 3-O-C6-HSL，C4-HSL，C6-HSL，C8-HSL，C10-HSL ［28］

Geobacillus kaustophilus strain HTA426 酰胺水解酶 GKL C6-HSL，C8-HSL，C10-HSL，3-O-C8-HSL and 3-O-C12-HSL ［25］

Microbacterium testaceum StLB037 α/β 水解酶折叠酶系 AiiM 3-O-C6-HSL，C6-HSL，3-O-C8-HSL，C8-HSL，3-O-C10-HSL， 

C10-HSL

［29］

M.avium subsp. 酰胺水解酶 MCP C7-HSL，C8-HSL，3-O-C8-HSL，C10-HSL，C12-HSL ［38］

M.tuberculosis 酰胺水解酶 PPH C4-HSL，C10-HSL，3-O-C8-HSL ［39］

Ochrobactrum sp. T63 α/β 水解酶折叠酶系 AidH C4-HSL，C6-HSL，3-O-C6-HSL，3-O-C8-HSL，C10-HSL ［36］

Rhodococcus erythropolis W2 PTE 族 QsdA C6 to C14-HSL，AHLs with or without substitution on carbon 3 ［27］

Solibacillus silvestris StLB046 金属 β 内酰胺酶 AhlS C6-HSL，3-O-C6-HSL，C10-HSL，3-O-C10-HSL ［30］

Sulfolobus solfataricus strain P2 酰胺水解酶 SsoPox 3-O-C8-HSL，C8-HSL，3-O-C10-HSL，3-O-C12-HSL ［33］

Deinococcus radiodurans 金属 β 内酰胺酶 QqlR C8 to C14，with a preference for unsubstituted AHLs ［21］

Soil metagenomic clone 金属 β 内酰胺酶 QlcA C6-HSL，C7-HSL，C8-HSL，C10-HSL，3-OH-C6-HSL， 

3-O-C8-HSL，3-OH-C8-HSL

［37］

Nitrobacter.Nb-311A ND BpiB01 3-O-C8-HSL ［31］

Pseudomonas fluorescen 糖基水解酶 BpiB04 3-O-C8-HSL ［32］

Xanthomonas campestris ND BpiB07 3-O-C8-HSL ［32］
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或者抗生素来减少膜生物淤积，这些方法旨在消除

生物膜或者杀死产生膜的微生物来达到减少淤积，

因而会产生抗药性和二次污染问题，而群体淬灭并

不对微生物生长产生影响，成为了一种非常有应用

前景的防止膜生物淤积技术［44］。

随着分子生物学技术的发展，有人对群体淬

灭酶进行改造并取得了一定的进展。在酰基转移

酶 PvdQ 中， 将 其 中 的 两 个 氨 基 酸 Leuα146Trp 和

Pheβ24Tyr 替 换 后 得 到 的 突 变 酶 活 性 比 原 野 生 型

酶显著提高 ；再将两种突变酶重组得到另一突变

酶 PvdQLα146W，Fβ24Y，它能显著减少伯克霍尔德氏

菌（Burkholderia cenocepacia）中信号分子的量并抑

制群体感应调控的表型产生［45］；其他突变型酶还

有从嗜热地芽孢杆菌中得到的一种耐热内酯酶，属

于重组磷酸三酯酶类，这种酶是通过分子技术改进

的耐热性工程酶，它的催化效率更高并且能催化的

底物信号分子范围更广，能显著减少鲍氏不动杆菌

（A.baumannii）生物膜的量，鲍氏不动杆菌是人体病

原菌，说明这种重组酶在药物应用上比较有潜力［46］。

重组 AiiA 酶则能减少栖息于铜绿假单胞菌调节的生

物膜结构中浮游细胞的数量［47］，而固定化的 SsoPox

酶（GKL）能够抑制铜绿假单胞菌中许多毒力因子

的产生［48］，关于淬灭酶的固定化应用，Byoungsoo

等［49］将群体淬灭酰基转移酶用磁分离介孔二氧化

硅固定化以后发现，在 200 r/min 剧烈摇晃下，固定

化酶与游离酶失去 90% 活性所需时间分别为 10 d 和

1 d，将固定化酶应用到水处理上后，能有效减少生

物膜的形成，说明淬灭酶固定化在水处理的膜过滤

方面有很大的应用前景。

4 小结

前面已经讨论过根据信号分子的结构特征，至

少有 4 种酶能降解 AHL 分子，但只发现两种，另外

两种酶也可能存在，已经有文献报道了一种氧化还

原酶，这种氧化还原酶本身并不降解信号分子，而

只是氧化或还原信号分子的酰基侧链来对信号分子

进行修饰，使信号分子不能与受体蛋白结合［50］，还

需要对这些酶进行更多的研究。群体淬灭酶的广泛

存在意味着这类酶在微生物之间以及微生物和宿主

之间相互作用中的重要作用，它不直接作用于微生

物本身，因而不会使目标微生物产生抗性，对于病

害防治是一种高效措施，而且群体淬灭酶不会污染

环境，不会带来环境问题，将成为非常有潜力的农

药替代品，但是目前要使群体淬灭酶能商业化运用

还存在很多困难，如酶在自然环境中的稳定性，以

及这类新型“农药”的运输、贮存和使用等问题，

因此还需要大量的研究来解决这些问题。
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