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摘要: 为了研究费菜内生细菌对其根部活性成分积累的潜在机制ꎬ利用前期从野生费菜〔Ｐｈｅｄｉｍｕｓ ａｉｚｏｏｎ (Ｌｉｎｎ.) 􀆳ｔ
Ｈａｒｔ〕中分离得到的 ３ 株具有促生潜力的内生细菌ꎬ以株龄 １ ａ 费菜扦插苗为实验材料ꎬ测定目标菌株回接后费菜

根部活性成分含量ꎬ分析目标菌株接种后费菜中差异表达基因ꎬ并对与促生和活性成分合成相关的差异表达基因

进行实时荧光定量逆转录 ＰＣＲ(ｑＲＴ－ＰＣＲ)分析ꎮ 结果显示:与未接菌处理相比ꎬ接种内生细菌菌株 Ｐｗｘ０５２、
Ｐｗｘ０５３ 和 Ｐｗｘ０５６ 处理费菜根部总黄酮、总多糖和总三萜的含量极显著(ｐ<０.０１)升高ꎬ但仅接种菌株 Ｐｗｘ０５３ 处理

的三七皂苷含量极显著升高ꎮ 根据分子鉴定结果ꎬ初步鉴定菌株 Ｐｗｘ０５３ 为天蓝黄链霉菌 ( Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ
ｃｏｅｌｉｃｏｆｌａｖｕｓ)ꎮ 转录组分析结果显示:接种菌株 Ｐｗｘ０５３ 的费菜转录组中上调差异表达基因富集的通路与植物防御

反应、活性成分合成、细胞发育等有关ꎮ ｑＲＴ－ＰＣＲ 分析结果显示:接种菌株 Ｐｗｘ０５３ 处理费菜根部与活性成分合成

相关的 ＣＭ３、ＨＭＧＬ 等差异表达基因的表达呈上调趋势ꎮ 上述研究结果表明:菌株 Ｐｗｘ０５３ 处理费菜后引起植物防

御反应ꎬ并上调与活性成分合成相关基因表达ꎬ从而促进费菜活性成分的积累ꎬ说明菌株 Ｐｗｘ０５３ 具有开发为微生

物菌肥的潜力ꎮ
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ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ａｃｔｉｖｅ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ｒｏｏｔｓ ｏｆ Ｐ. ａｉｚｏｏｎ ｗｅｒｅ ｍｅａｓｕｒｅｄ ａｆｔｅｒ ｒｅ￣ｉｎｏｃｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｔａｒｇｅｔ
ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｉｓｏｌａｔｅꎬ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｐ. ａｉｚｏｏｎ ａｆｔｅｒ ｉｎｏｃｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｔａｒｇｅｔ ｉｓｏｌａｔｅ ｗｅｒｅ
ａｎａｌｙｚｅｄꎬ ａｎｄ ｒｅａｌ￣ｔｉｍｅ ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｔ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｒｅｖｅｒｓｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ＰＣＲ (ｑＲＴ￣ＰＣＲ) ｗａｓ ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ ｆｏｒ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｇｒｏｗｔｈ ｐｒｏｍｏｔｉｏｎ ａｎｄ ａｃｔｉｖｅ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ
ｓｈｏｗ ｔｈａｔ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｕｎｉｎｏｃｕｌａｔｅｄ ｔｒｅａｔｍｅｎｔꎬ ｔｈｅ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓꎬ ｐｏｌｙｓａｃｃｈａｒｉｄｅｓꎬ ａｎｄ
ｔｒｉｔｅｒｐｅｎｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｒｏｏｔｓ ｏｆ Ｐ. ａｉｚｏｏｎ ｉｎｏｃｕｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｉｓｏｌａｔｅｓ Ｐｗｘ０５２ꎬ Ｐｗｘ０５３ꎬ ａｎｄ
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Ｐｗｘ０５６ ａｒｅ ｅｘｔｒｅｍｅｌｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ( ｐ < ０. ０１) ｉｎｃｒｅａｓｅｄꎬ ｂｕｔ ｏｎｌｙ ｔｈｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｎｏｔｏｇｉｎｓｅｎｏｓｉｄｅ
ｉｎｏｃｕｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｉｓｏｌａｔｅ Ｐｗｘ０５３ ｉｓ ｅｘｔｒｅｍｅｌｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ. Ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎꎬ ｉｓｏｌａｔｅ Ｐｗｘ０５３ ｉｓ ｐｒｅｌｉｍｉｎａｒｉｌｙ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ａｓ Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ ｃｏｅｌｉｃｏｆｌａｖｕｓ. Ｔｈｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ
ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔ ｓｈｏｗｓ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｅｎｒｉｃｈｅｄ ｐａｔｈｗａｙｓ ｏｆ ｕｐ￣ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｔｈｅ
ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｏｆ Ｐ. ａｉｚｏｏｎ ｉｎｏｃｕｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｉｓｏｌａｔｅ Ｐｗｘ０５３ ａｒｅ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｐｌａｎｔ ｄｅｆｅｎｓｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅꎬ ａｃｔｉｖｅ
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ｏｆ ｇｅｎｅｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ａｃｔｉｖｅ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ｓｙｎｔｈｅｓｉｓꎬ ｔｈｅｒｅｂｙ ｐｒｏｍｏｔｉｎｇ ｔｈｅ ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ａｃｔｉｖｅ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ
ｉｎ Ｐ. ａｉｚｏｏｎꎬ ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｔｈａｔ ｉｓｏｌａｔｅ Ｐｗｘ０５３ ｈａｓ ｔｈｅ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｔｏ ｂｅ ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ ａｓ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｐｈｅｄｉｍｕｓ ａｉｚｏｏｎ (Ｌｉｎｎ.) 􀆳ｔ Ｈａｒｔꎻ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉｕｍꎻ ａｃｔｉｖｅ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔꎻ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ　

　 　 费菜〔Ｐｈｅｄｉｍｕｓ ａｉｚｏｏｎ (Ｌｉｎｎ.) 􀆳ｔ Ｈａｒｔ〕又名景天

三七、 土 三 七ꎬ 为 景 天 科 ( Ｃｒａｓｓｕｌａｃｅａｅ ) 费 菜 属

(Ｐｈｅｄｉｍｕｓ Ｒａｆ.)药食两用的多年生草本植物ꎬ具有

“高原人参”和“雪山仙草”的美誉[１]ꎮ 费菜因其耐

旱、耐寒、耐盐碱、适应性强而易于栽培ꎬ广泛种植于

四川、陕西、宁夏、青海等地[２]ꎮ 费菜味甘、微酸ꎬ性
平ꎬ归心、肝经ꎬ具有散瘀止血、宁心安神、解毒之功

效[３]ꎬ主要用于吐血、紫斑、外伤出血、跌打损伤、心
悸失眠等病症[４]ꎮ

费菜中主要有黄酮类、萜类、生物碱类、酚酸类等

化学成分[５－８]ꎮ 其中ꎬ黄酮类是费菜的主要活性成

分ꎮ 目前已有 ４８ 种结构明确的黄酮类化合物从费菜

中分离出来ꎬ分为黄酮醇、异黄酮、黄酮、黄烷酮醇和

黄烷－３－醇[９]ꎮ 费菜中酚酸类化合物主要为没食子

酸、没食子酸甲酯和对羟基苯甲酸等[１０]ꎬ不同产地和

药用部位中没食子酸、没食子酸甲酯和对羟基苯甲酸

的含量及比例不同[７]ꎮ 费菜中生物碱类化合物主要

为消旋甲基异石榴皮碱、左旋景天宁和消旋景天胺

等[１１]ꎮ 目前从费菜中分离出的萜类化合物主要为齐

墩果酸、熊果酸和熊果苷[１２]ꎮ 因此ꎬ费菜具有极高的

药用价值和经济价值ꎬ其需求量不断增大ꎬ但由于野

生药源缺乏[１３]ꎬ人工培育费菜成为满足市场需求的

主要途径ꎮ 然而ꎬ人工培育的费菜中有效成分积累量

少、品质较差的问题仍待解决ꎮ
植物内生细菌可以入侵活的植物组织但不会引

起疾病症状[１４]ꎬ并且能在正常和胁迫环境下通过改

善植物营养吸收以及调节生长相关的植物激素使宿

主植物直接受益[１５－１６]ꎮ Ｓｃｈｍｉｄｔ 等[１７] 分离了奇岗芒

(Ｍｉｓｃａｎｔｈｕｓ × ｇｉｇａｎｔｅｕｓ Ｊ. Ｍ. Ｇｒｅｅｆꎬ Ｄｅｕｔｅｒ ｅｘ Ｈｏｄｋ.ꎬ
Ｒｅｎｖｏｉｚｅ)的内生菌ꎬ并在实验室、温室和田间筛选这

些内生菌对该宿主的生长促进特性ꎬ发现分离出的所

有内生菌都产生植物激素ꎬ一些内生细菌还产生铁载

体、溶解磷ꎬ并在体外表现出 １－氨基环丙烷－１－羧酸

(ＡＣＣ)脱氨酶活性ꎬ促进宿主生长ꎮ Ｍａｒａｇ 等[１８] 从

玉米(Ｚｅａ ｍａｙｓ Ｌｉｎｎ.)中分离并筛选出的 ３１ 个内生

细菌菌株具有溶解磷、钾、锌ꎬ生物固氮ꎬ以及产生激

素、铁载体、ＡＣＣ 脱氨酶和氰化氢(ＨＣＮ)等植物生长

促进特性ꎮ 内生细菌还可以通过产生水解酶、抗生素

和限制病原体营养来防御病虫害ꎬ间接促进植物生

长[１９]ꎮ Ｉｓｌａｍ 等[２０] 从银杏(Ｇｉｎｋｇｏ ｂｉｌｏｂａ Ｌｉｎｎ.)、美
国红 豆 杉 ( Ｔａｘｕｓ ｂｒｅｖｉｆｏｌｉａ Ｎｕｔｔ.)、 赤 松 ( Ｐｉｎｕｓ
ｄｅｎｓｉｆｌｏｒａ Ｓｉｅｂｏｌｄ ｅｔ Ｚｕｃｃ.)、 垂 柳 ( Ｓａｌｉｘ ｂａｂｙｌｏｎｉｃａ
Ｌｉｎｎ.)等植物的不同部分分离出的 ２７ 种内生细菌可

以产生水杨酸(ＳＡ)ꎬ其中菌株 ＥＢ－４４ 具有较好的抵

抗烟草野火病的能力ꎮ 内生细菌还能够产生与其宿

主植物相同或相似的活性成分ꎬ或增加宿主植物中活

性成 分 的 积 累[２０－２１]ꎮ Ｐｔａｋ 等[２２] 从 夏 雪 片 莲

(Ｌｅｕｃｏｊｕｍ ａｅｓｔｉｖｕｍ Ｌｉｎｎ.)中分离出的新型内生细菌

Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｌａｕｔｕｓ 可 产 生 １０ 种 石 蒜 科

(Ａｍａｒｙｌｌｉｄａｃｅａｅ)生物碱ꎮ Ｓｏｎｇ 等[２３] 从人参(Ｐａｎａｘ
ｇｉｎｓｅｎｇ Ｃ. Ａ. Ｍｅｙ.) 根部分离出的内生细菌菌株

ＬＢ ５－３ 能够促进人参皂苷在不定根中的积累ꎮ
转录组分析在破译基因组结构和功能ꎬ识别细

胞、生理、生化和生物系统的遗传网络以及建立应对

疾病、病原体和环境挑战的分子生物标志物方面发挥

着重要作用[２４]ꎮ 此外ꎬ转录组分析在揭示植物中活

性成分积累与基因表达的关系中也具有重要作

用[２５－２６]ꎮ Ｚｈｏｕ 等[２７]通过转录组测序分析了羊踯躅

〔Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｍｏｌｌｅ (Ｂｌｕｍｅ) Ｇ. Ｄｏｎ〕中参与活性成

分合成的差异表达基因ꎬ进一步揭示了羊踯躅中萜

类、木质酚和类黄酮的生物合成途径ꎮ Ｚｈａｏ 等[２５] 通

过分析转录组与代谢组揭示了油樟 〔Ｃｉｎｎａｍｏｍｕｍ

４３
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ｌｏｎｇｅｐａｎｉｃｕｌａｔｕｍ (Ｇａｍｂｌｅ) Ｎ. Ｃｈａｏ ｅｘ Ｈ. Ｗ. Ｌｉ〕中活

性成分含量与基因表达之间的相关性较强ꎮ Ｄｈｉｍａｎ
等[２８] 利用转录组测序技术揭示了药用植物甘松

〔Ｎａｒｄｏｓｔａｃｈｙｓ ｊａｔａｍａｎｓｉ (Ｄ. Ｄｏｎ) ＤＣ.〕的活性成分

生物合成相关基因和途径ꎮ
随着药用植物与微生物的共生关系受到广泛关

注ꎬ研究者认识到药用植物的生长和代谢会受到内生

菌的强烈影响[２９]ꎮ 内生细菌曾被报道对药用植物具

有良好的促进生长和活性成分积累的作用[３０－３１]ꎮ 费

菜作为药食同源植物ꎬ目前研究主要集中在化学成分

的相关功能分析ꎬ涉及利用其内生菌促进其活性成分

积累等研究较少[３２]ꎮ 作者所在课题组前期从野生费

菜中分离获得 ３ 株内生细菌ꎬ其中菌株 Ｐｗｘ０５６ 具有

较强的固氮能力、产吲哚乙酸( ＩＡＡ)能力、产铁载体

能力、产 ＡＣＣ 脱氨酶能力、产纤维素酶能力和产蛋白

酶能力ꎬ菌株 Ｐｗｘ０５２ 和 Ｐｗｘ０５３ 除具有上述促生功

能外还具有较强的解磷能力(未发表)ꎮ 本研究进一

步探究这 ３ 株内生细菌对费菜活性成分积累的影响ꎬ
以期初步揭示这 ３ 株内生细菌促进费菜活性成分积

累的分子机制ꎬ为探究费菜与内生细菌的互作关系以

及开发绿色、高效的微生物菌肥奠定基础ꎬ并为其他

药用植物的优质化生产提供理论参考依据ꎮ

１　 材料和方法

１.１　 材料

供试株龄 １ ａ 的费菜扦插苗种植于江苏师范大

学生命科学学院温室ꎬ温度(２５±２) ℃、空气相对湿

度 ５０％、光照度 ２ ０００ ｌｘ、光照时间 １２ ｈ􀅰ｄ－１ꎬ菌种来

源于作者所在课题组前期从野生费菜中分离获得的

内生细菌菌株 Ｐｗｘ０５２、Ｐｗｘ０５３ 和 Ｐｗｘ０５６ꎮ
１.２　 方法

１.２.１　 菌悬液和实验植株的制备　 将菌株纯培养物

接种到高氏一号液体培养基中ꎬ于 ( ２８ ± ２) ℃、
２００ ｒ􀅰ｍｉｎ－１ 条件下培养 ５ ｄ 活化菌株ꎬ按体积比

１ ∶ １００将已活化好的菌液转接于高氏一号液体培养

基中ꎬ于(２８±２) ℃、２００ ｒ􀅰ｍｉｎ－１条件下培养 ５ ｄꎬ于
室温、１２ ０００ ｒ􀅰ｍｉｎ－１离心 ４ ｍｉｎ 收集菌体ꎬ弃上清

液ꎬ用无菌水洗涤ꎬ再按上述离心条件离心ꎬ重复

２ 次ꎬ收集菌体ꎬ最后用无菌水将离心所得菌体重悬ꎬ
于波长 ６００ ｎｍ 下调节吸光度至 ０.５ꎬ备用ꎮ

将体积比 ５ ∶ １ 的泥炭土和蛭石混合基质湿热灭

菌ꎬ选择大小、粗细基本一致的费菜植株ꎬ剪成株高约

２０ ｃｍ 的实验植株ꎬ栽种到装有 ２ Ｌ 上述混合基质的

花盆(直径 １６ ｃｍ、高 １６ ｃｍ)中ꎬ每盆种植 ３ 株植株ꎬ
适应生长 １４ ｄ 后ꎬ在每株费菜植株根部接种 １ ｍＬ 供

试菌液ꎬ接种等体积无菌水作为对照(ＣＫ)ꎬ每组 ７ 个

重复ꎬ于温室中培养ꎬ培养条件与“１.１”中一致ꎮ 接种

菌液后每 ２ ｄ 各组补充相同体积的无菌水ꎬ在接种菌

液后第 ７ 天取出植株全株ꎬ去除地上部ꎬ根部于

－８０ ℃冰箱保存ꎬ用于活性成分含量的测定ꎮ
１.２.２　 活性成分含量测定

１.２.２.１　 总黄酮含量的测定　 参考蒋继宏等[３３] 的方

法测定总黄酮含量ꎮ 取费菜新鲜根部样品ꎬ洗净剪碎

后用液氮充分研磨ꎬ称取 ２ ｇ 粉末ꎬ按照质量体积比

１ ∶ ２５ 加入体积分数 ８０％ 乙醇ꎬ混匀后超声提取

(３５ ℃ꎬ２４０ Ｗꎬ１５ ｍｉｎ)ꎬ然后加入 １ ｍＬ 质量体积分

数 ５％ ＮａＮＯ２ꎬ静置 ６ ｍｉｎ 后ꎬ加入 １ ｍＬ 质量体积分

数 １０％ Ａｌ(ＮＯ３) ３ꎬ混匀后静置 ６ ｍｉｎꎬ再加入 ８ ｍＬ
１ ｍｏｌ􀅰Ｌ－１ ＮａＯＨꎬ用去离子水定容至 ５０ ｍＬꎬ混匀后

于波长 ５１０ ｎｍ 下检测吸光度ꎮ
将芦丁标准品(上海源叶生物科技有限公司ꎬ纯

度大于或等于 ９８％)于 ５０ ℃烘干至恒质量ꎬ用甲醇

配制 ０.２４ ｍｇ􀅰ｍＬ－１ 芦丁标准品溶液ꎻ分别取 ０. ０、
０.５、１.０、２.０、４.０、６.０ ｍＬ 芦丁标准品溶液于 ２５ ｍＬ 容

量瓶ꎬ各加入 ６.０ ｍＬ 去离子水ꎬ然后加入 １ ｍＬ 质量

体积分数 ５％ ＮａＮＯ２ꎬ静置 ６ ｍｉｎ 后ꎬ加入 １ ｍＬ 质量

体积分数 １０％ Ａｌ(ＮＯ３) ３ꎬ混匀后静置 ６ ｍｉｎꎬ再加入

８ ｍＬ １ ｍｏｌ􀅰Ｌ－１ ＮａＯＨꎬ于波长 ５１０ ｎｍ 下检测吸光

度ꎬ绘制标准曲线 ｙ ＝ ０. ０１３ ２ｘ ＋ ０. ００２ ０ ( Ｒ２ ＝
０.９９９ １)ꎮ
１.２.２.２　 总多糖含量的测定　 参考张艳俊等[３４] 的方

法ꎬ改良后进行总多糖含量测定ꎮ 取费菜新鲜根部样

品ꎬ洗净后于 ５０ ℃烘干至恒质量ꎬ研磨后按质量体积

比 １ ∶ ５０ 加入去离子水ꎬ混匀后超声提取(５０ ℃ꎬ２４０
Ｗꎬ４０ ｍｉｎ)ꎬ滤纸过滤后取 １ ｍＬ 滤液ꎬ加入 ２ ｍＬ 体

积分数 ５％苯酚溶液后ꎬ立即滴加 ７ ｍＬ 浓 Ｈ２ＳＯ４ꎬ混
匀ꎬ室温静置 ５ ｍｉｎꎬ于 ４０ ℃水浴加热 ２０ ｍｉｎꎬ取出冷

却至室温ꎬ于波长 ４９０ ｎｍ 下检测吸光度ꎮ
称取烘干(５０ ℃)至恒质量的葡萄糖标准品(上

海源叶生物科技有限公司ꎬ纯度大于或等于 ９８％)ꎬ
用去离子水配制 ０.２２０ ２ ｍｇ􀅰ｍＬ－１葡萄糖标准品储

备液ꎮ 分别吸取 ２.０、４.０、６.０、８.０、１０.０ 和 １２.０ ｍＬ 葡

萄糖标准品储备液ꎬ用去离子水定容至 ２５ ｍＬꎬ分别

５３
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吸取 １.０ ｍＬ 各浓度储备液ꎬ加入 ２ ｍＬ 体积分数 ５％
苯酚溶液后ꎬ立即滴加 ７ ｍＬ 浓 Ｈ２ＳＯ４ꎬ混匀ꎬ室温静

置 ５ ｍｉｎꎬ于 ４０ ℃水浴加热 ２０ ｍｉｎꎬ取出冷却至室温ꎬ
于波长 ４９０ ｎｍ 下检测吸光度ꎬ绘制标准曲线 ｙ ＝
７.０９９ ９ｘ＋０.００８ ８(Ｒ２ ＝ ０.９９４ ３)ꎮ
１.２.２.３　 总三萜含量的测定　 参考蒋继宏等[３３] 的方

法测定总三萜含量ꎮ 取费菜新鲜根部样品ꎬ清洗剪碎

后用液氮充分研磨ꎬ称取 ０.２ ｇ 粉末于 ５０ ｍＬ 离心管ꎬ
加入 １０ ｍＬ 无水甲醇ꎬ超声提取(３５ ℃ꎬ２４０ Ｗꎬ２ ｈ)
后静置过夜ꎻ吸取提取液 ０.１ ｍＬ 于 ５０ ｍＬ 离心管中ꎬ
加入 ０.２ ｍＬ 香草醛－冰乙酸标准品溶液和 ０.８ ｍＬ 高

氯酸溶液ꎬ混匀后于 ７０ ℃水浴加热 １５ ｍｉｎꎻ冷却至室

温ꎬ再吸取 ０. ２ ｍＬꎬ加入冰乙酸 ５. ０ ｍＬꎬ于波长

５４５ ｎｍ 下检测吸光度ꎮ
称取熊果酸标准品(上海源叶生物科技有限公

司ꎬ纯度大于或等于 ９８％)ꎬ用甲醇配制０.２ ｍｇ􀅰ｍＬ－１

熊果酸标准品溶液ꎻ称取香草醛标准品(上海源叶生

物科技有限公司ꎬ纯度大于或等于 ９８％)ꎬ配制 ０.０５
ｇ􀅰ｍＬ－１香草醛－冰乙酸标准品溶液ꎻ分别吸取 ０.１、
０.２、０.４、０.６、０.８、１.０、１.２ ｍＬ 熊果酸标准品溶液ꎬ加入

０.２ ｍＬ 香草醛－冰乙酸标准品溶液和 ０.８ ｍＬ 高氯酸

溶液ꎬ混匀后于 ７０ ℃水浴加热 １５ ｍｉｎꎬ冷却至室温ꎬ
再加入 ５.０ ｍＬ 冰乙酸ꎬ于波长 ５４５ ｎｍ 下检测吸光

度ꎬ绘制标准曲线 ｙ ＝ ３. ９７１ ８ｘ ＋ ０. ０４４ ３ ( Ｒ２ ＝
０.９９２ ６)ꎮ
１.２.２.４　 三七皂苷含量的测定　 参考 Ｗｕ 等[３５] 的方

法改良后进行三七皂苷含量测定ꎮ 取费菜新鲜根部

样品ꎬ于 ５０ ℃烘干至恒质量后研磨至粉末ꎬ按质量体

积比 １ ∶ １５ 加入无水甲醇ꎬ浸泡 １２ ｈꎬ超声提取

(６０ ℃ꎬ２４０ Ｗꎬ１ ｈ)后静置过夜ꎻ吸取全部溶液于离

心管ꎬ置于通风橱晾干ꎬ然后加入 ２ ｍＬ 无水甲醇充分

溶解后ꎬ于室温、１２ ０００ ｒ􀅰ｍｉｎ－１离心 １０ ｍｉｎꎬ去渣后

置于通风橱晾干ꎮ 使用 Ｕ３０００ 液相色谱仪 (美国

Ｔｈｅｒｍｏ Ｆｉｓｈｅｒ 公 司) 进 行 ＨＰＬＣ 检 测ꎮ 色 谱 柱:
Ｋｒｏｍａｓｉｌ Ｍ０５ＣＬＡ２５ １００ － ５ －Ｃ１８(４. ６ ｍｍ× ２５０ ｍｍꎬ
５ μｍ)(瑞典 Ａｋｚｏ Ｎｏｂｅｌ 公司)ꎮ 流动相:乙腈(Ａ) －
去离子水(Ｂ)二元梯度洗脱ꎬ洗脱程序:０~３５ ｍｉｎꎬ体
积分数 ８３％ Ａꎻ３５ ~ ５５ ｍｉｎꎬ体积分数 ７４％ Ａꎻ５５ ~
７０ ｍｉｎꎬ体积分数 ７４％Ａꎻ７０~ １００ ｍｉｎꎬ体积分数 ６９％
Ａꎮ 检测波长 ２０３ ｎｍꎬ柱温 ２０ ℃ꎬ流速 １ ｍＬ􀅰ｍｉｎ－１ꎬ
进样体积 ２０ μＬꎮ
１.２.３　 菌株的分子鉴定及费菜转录组学分析　 根据

费菜活性成分检测结果ꎬ选择促进其活性成分积累最

显著的菌株进行分子鉴定ꎬ并对接种该菌株后的费菜

进行转录组测序分析ꎮ
１.２.３.１　 菌株的分子鉴定　 使用南京诺唯赞生物科

技股份有限公司生产的试剂盒 ＦａｓｔＰｕｒｅ Ｂａｃｔｅｒｉａ ＤＮＡ
Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ Ｍｉｎｉ Ｋｉｔ 提取菌株的基因组 ＤＮＡꎮ 采用 ２７Ｆ
(５′ － ＡＧＡＧＴＴＴＧＡＴＣＣＴＧＧＣＴＣＡＧ － ３′)、１４９２Ｒ (５′ －
ＧＧＴＴＡＣＣＴＴＧＴＴＡＣＧＡＣＴＴ － ３′) 引物扩增细菌 １６Ｓ
ｒＲＮＡ 片段ꎬ１６Ｓ ｒＲＮＡ 基因 ＰＣＲ 反应体系总体积

２５.０ μＬꎬ包括 １２.５ μＬ ２×Ｔａｑ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ、１.０ μＬ ２７Ｆ
引物、 １. ０ μＬ １４９２Ｒ 引物、 ２. ５ μＬ ＤＮＡ、 ８. ０ μＬ
ｄｄＨ２Ｏꎮ ＰＣＲ 反应程序:９５ ℃预变性 ３ ｍｉｎꎻ９５ ℃变

性 １５ ｓ、６０ ℃退火 １５ ｓ、７２ ℃延伸 ２.５ ｍｉｎꎬ３０ 个循

环ꎻ７２ ℃延伸 ５ ｍｉｎꎮ ＰＣＲ 扩增产物交由生工生物工

程(上海) 股份有限公司测序ꎮ 使用 ＮＣＢＩ 数据库

(ｈｔｔｐｓ:∥ｂｌａｓｔ.ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ.ｇｏｖ / Ｂｌａｓｔ.ｃｇｉ)进行 ＢＬＡＳＴ
序列比对ꎮ 根据序列比对结果ꎬ随机选择 １０ 株与菌

株 Ｐｗｘ０５３ 同属、同种以及外类群的菌株ꎬ基于 １６Ｓ
ｒＲＮＡ 进行聚类分析ꎬ利用 Ｍｅｇａ １１ 软件、采用最大似

然法构建系统发育树ꎬ自展值设置为 １ ０００ꎮ
１.２.３.２ 　 样品制备、测序、组装及差异表达基因分

析　 对生长状态基本一致的株龄 １ ａ 的费菜扦插苗

进行接菌处理ꎬ方法同“１.２. １”ꎬ分别于接种菌株后

０(ＣＫ)、６、２４ ｈ 取费菜根部样品ꎬ每组样品 ３ 个重复ꎬ
取样后送北京百迈客生物科技有限公司ꎬ 采用

Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＮｏｖａＳｅｑ 高通量测序平台对 ｃＤＮＡ 文库进行

测序ꎮ 获得高质量的测序数据之后ꎬ利用 Ｔｒｉｎｉｔｙ 软

件 ( ｈｔｔｐｓ: ∥ ｇｉｔｈｕｂ. ｃｏｍ / ｔｒｉｎｉｔｙｒｎａｓｅｑ / ｔｒｉｎｉｔｙｒｎａｓｅｑ /
ｗｉｋｉ)进行数据组装ꎮ 统计 ｃｌｅａｎ ｒｅａｄ 数、ＧＣ 含量和

Ｑ３０ 碱基百分比(ｃｌｅａｎ ｄａｔａ 质量值大于或等于 ３０ 的

碱基所占的百分比)ꎮ 同时评估 ｍＲＮＡ 片段化的随

机性、ｍＲＮＡ 的降解情况ꎬ确保测序文库的质量ꎮ 利

用 ＤＥＳｅｑ２ 软件 ( ｈｔｔｐ:∥ ｂｉｏｃｏｎｄｕｃｔｏｒ. ｏｒｇ / ｐａｃｋａｇｅｓ /
ｓｔａｔｓ / ｂｉｏｃ / ＤＥＳｅｑ２ / )分析接种菌株后不同时间之间

的基因表达差异ꎮ 按照同时满足“差异倍数(ＦＣ)≥
２、错误发现率(ＦＤＲ)≤０.０１”的要求筛选差异表达基

因ꎮ 差异表达基因的功能注释信息通过 ＧＯ 数据库

(ｈｔｔｐ: ∥ ｗｗｗ. ｇｅｎｅｏｎｔｏｌｏｇｙ. ｏｒｇ / ) 和 ＫＥＧＧ 数据库

(ｈｔｔｐ:∥ｗｗｗ.ｇｅｎｏｍｅ. ｊｐ / ｋｅｇｇ / )获得ꎮ ＫＥＧＧ 数据库

中ꎬｑ 值小于 ０.０５ 表示差异表达基因显著富集ꎮ
１.２.３.３ 　 实时荧光定量逆转录 ＰＣＲ(ｑＲＴ－ＰＣＲ)分

析　 选取与促生及活性成分积累相关的差异表达基
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因进行 ｑＲＴ－ＰＣＲ 分析ꎬ内参基因为 Ａｃｔｉｎꎮ 引物设计

由 ＮＣＢＩ 网站中 Ｐｒｉｍｅｒ－ＢＬＡＳＴ 完成ꎬ然后交由生工

生物工程(上海)股份有限公司合成ꎬ引物序列见表

１ꎮ 使用北京艾德莱生物科技有限公司生产的

ＥＡＳＹｓｐｉｎ Ｕｎｉｖｅｒｓａｌ Ｐｌａｎｔ ＲＮＡ Ｋｉｔ 试剂盒提取接菌处

理 ０ 和２４ ｈ 的费菜根部的 ＲＮＡꎮ

表 １　 用于费菜差异表达基因 ｑＲＴ－ＰＣＲ 的引物序列
Ｔａｂｌｅ １ 　 Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ｑＲＴ￣ＰＣＲ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ
ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｐｈｅｄｉｍｕｓ ａｉｚｏｏｎ (Ｌｉｎｎ.) 􀆳ｔ Ｈａｒｔ

引物 Ｐｒｉｍｅｒ 序列 Ｓｅｑｕｅｎｃｅ (５′→３′)

Ａｃｔｉｎ－Ｆ ＧＡＡＧＣＣＣＡＧＴＣＣＡＡＡＡＧＡＧＧＴＡＴＣＣ
Ａｃｔｉｎ－Ｒ ＡＣＡＴＧＧＣＡＧＧＣＡＣＡＴＴＧＡＡＡＧＴＣＴＣ
ＣＤＦ１－Ｆ ＣＡＴＴＴＧＣＴＧＴＧＣＴＣＧＣＴＴＧＴ
ＣＤＦ１－Ｒ ＴＧＧＧＧＴＴＧＴＴＴＡＣＣＧＴＣＣＡＧ
ＬＨＹ－Ｆ ＡＧＧＣＴＴＡＣＣＡＣＣＴＣＣＧＴＡＣＴ
ＬＨＹ－Ｒ ＴＴＧＣＧＴＧＴＴＴＧＧＴＴＴＣＴＣＣＣ
ＵＰＰ－Ｆ ＡＧＧＣＧＡＧＣＡＧＡＧＧＴＡＴＴＴＧＧ
ＵＰＰ－Ｒ ＧＣＡＧＡＣＴＴＧＡＡＣＡＴＧＣＣＡＣＣ
ＣＭ３－Ｆ ＡＡＧＣＧＧＡＧＡＣＡＴＴＣＧＧＡＣＡＡ
ＣＭ３－Ｒ ＡＡＧＣＧＧＣＡＴＧＡＣＣＣＡＴＴＣＴＴ
ＰＬＳ－Ｆ ＡＧＣＴＡＧＧＧＣＣＴＴＧＧＣＡＴＴＴＴ
ＰＬＳ－Ｒ ＡＡＡＣＴＣＴＴＧＧＡＧＧＣＧＧＧＡＴＧ
ＨＭＧＬ－Ｆ ＣＣＴＴＡＧＴＧＴＧＴＣＧＣＣＴＣＣＡＡ
ＨＭＧＬ－Ｒ ＡＣＴＣＧＧＧＧＡＴＧＧＧＧＡＧＴＴＡＴ
ＡＲＦ－Ｆ ＴＧＣＡＧＡＡＴＧＴＧＧＡＧＣＧＡＧＴＴ
ＡＲＦ－Ｒ ＧＣＡＡＣＣＴＴＴＴＣＡＴＴＧＧＣＧＧＴ
ｇａｐＮ－Ｆ ＡＧＣＣＧＴＣＴＣＣＡＴＧＡＣＣＴＴＧＴ
ｇａｐＮ－Ｒ ＴＡＣＴＣＣＧＡＧＧＧＧＧＡＡＴＧＧＡＡ

　 　 使用南京诺唯赞生物科技股份有限公司生产的

试剂盒 ＨｉＳｃｒｉｐｔ ⅡＱ ＲＴ ＳｕｐｅｒＭｉｘ ｆｏｒ ｑＰＣＲꎬ以各组材

料的 ＲＮＡ 为模板进行逆转录ꎮ 逆转录反应体系总体

积 ２０.０ μＬꎬ包括 ２.８ μｇ 模板 ＲＮＡ、４.０ μＬ ４×ｇＤＮＡ
ｗｉｐｅｒ Ｍｉｘꎬ加 ｄｄＨ２Ｏ 至 １６.０ μＬꎬ用移液枪轻轻吹打

混匀后于 ４２ ℃水浴反应 ２ ｍｉｎꎬ然后加入 ４.０ μＬ ５×
ＨｉＳｃｒｉｐｔ Ⅱ Ｓｅｌｅｃｔ ｑＲＴ ＳｕｐｅｒＭｉｘ Ⅱꎬ移液枪轻轻吹打

　 　 　

混匀后于 ５０ ℃水浴反应 １５ ｍｉｎꎬ８５ ℃水浴反应 ５ ｓꎮ
使用南京诺唯赞生物科技股份有限公司生产的

试剂盒 ＣｈａｍＱ ＳＹＢＲ ｑＰＣＲ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ Ｑ３４１ꎬ按照

ＡＢＩ ＳｔｅｐＯｎｅ Ｐｌｕｓ 程序进行 ｑＲＴ－ＰＣＲꎮ ｑＲＴ－ＰＣＲ 反

应体系总体积 ２０. ０ μＬꎬ包括 １０. ０ μＬ ２ × ＣＨａｍＱ
ＳＹＢＲ ｑＰＣＲ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ、０.６ μＬ 正向引物、０.６ μＬ 反

向引物、２. ０ μＬ 模板 ｃＤＮＡ、６. ８ μＬ ｄｄＨ２Ｏꎮ ｑＲＴ －
ＰＣＲ 反应程序:９５ ℃ 预变性 ３０ ｓꎻ９５ ℃ 变性 １０ ｓ、
６０ ℃退火 ３０ ｓꎬ共 ４０ 个循环ꎮ 重复实验 ３ 次ꎮ 采用

２－ΔΔＣｔ法[３６]计算相对表达量ꎮ
１.３　 数据处理和分析

利用 ＥＸＣＥＬ ２０１６ 软件对相关数据进行统计和

整理ꎻ利用 ＧｒａｐｈＰａｄ Ｐｒｉｓｍ ８.０.２ 软件进行单因素方

差分析( ｏｎｅ￣ｗａｙ ＡＮＯＶＡ) 和差异显著性分析( ｔ 检

验)ꎮ

２　 结果和分析

２.１　 费菜根部活性成分含量分析

接种费菜内生细菌的费菜根部活性成分含量见

表 ２ꎮ
２.１.１　 总黄酮含量　 由表 ２ 可见:接种菌株 Ｐｗｘ０５２、
Ｐｗｘ０５３ 和 Ｐｗｘ０５６ 处理组费菜根部的总黄酮含量分

别为 ２１.２４、２９.５７ 和 ２３.５６ ｍｇ􀅰ｇ－１ꎬ极显著(ｐ<０.０１)
高于对照(ＣＫ)组(１６.７８ ｍｇ􀅰ｇ－１)ꎬ分别为 ＣＫ 组的

１.３、１.８ 和 １.４ 倍ꎮ
２.１.２　 总多糖含量　 由表 ２ 还可见:接种菌株 Ｐｗｘ０５２、
Ｐｗｘ０５３ 和 Ｐｗｘ０５６ 处理组费菜根部的总多糖含量分

别为 ５９.９３、４８.９１ 和 ４１.４２ ｍｇ􀅰ｇ－１ꎬ极显著高于 ＣＫ
组(３１.９２ ｍｇ􀅰ｇ－１)ꎬ分别较 ＣＫ 组升高了 ８８％、５３％
和 ３０％ꎮ
２.１. ３ 　 总三萜含量 　 由表 ２ 还可见:接种菌株

　 　 　 　 　 　
表 ２　 接种费菜内生细菌的费菜根部活性成分含量(Ｘ±ＳＤ)
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ａｃｔｉｖｅ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ｒｏｏｔｓ ｏｆ Ｐｈｅｄｉｍｕｓ ａｉｚｏｏｎ (Ｌｉｎｎ.) 􀆳ｔ Ｈａｒｔ ｉｎｏｃｕｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ ｆｒｏｍ Ｐ. ａｉｚｏｏｎ
(Ｘ±ＳＤ)

内生细菌
Ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉｕｍ

含量 / (ｍｇ􀅰ｇ－１) １) 　 Ｃｏｎｔｅｎｔ１)

总黄酮 Ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ 总多糖 Ｐｏｌｙｓａｃｃｈａｒｉｄｅｓ 总三萜 Ｔｒｉｔｅｒｐｅｎｅｓ 三七皂苷 Ｎｏｔｏｇｉｎｓｅｎｏｓｉｄｅ

对照 Ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ (ＣＫ) １６.７８±０.６８　 　 ３１.９２±１.１４　 　 ２１.９３±０.７８　 　 １.８５±０.５４　 　
Ｐｗｘ０５２ ２１.２４±０.３９∗∗ ５９.９３±２.０１∗∗ ３３.１５±３.８７∗∗ １.０１±０.１０
Ｐｗｘ０５３ ２９.５７±０.６８∗∗ ４８.９１±２.４１∗∗ ４６.６７±４.５７∗∗ ３.４０±０.１０∗∗
Ｐｗｘ０５６ ２３.５６±０.６８∗∗ ４１.４２±１.２６∗∗ ３５.４２±０.６４∗∗ ２.１８±０.４１

　 １)∗∗: 接种费菜内生细菌处理与对照间差异极显著(ｐ<０.０１)Ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｉｎｏｃｕｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ ｆｒｏｍ Ｐｈｅｄｉｍｕｓ
ａｉｚｏｏｎ (Ｌｉｎｎ.) 􀆳ｔ Ｈａｒｔ ａｎｄ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ ｉｓ ｅｘｔｒｅｍｅｌｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ (ｐ<０.０１) .
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Ｐｗｘ０５２、Ｐｗｘ０５３ 和 Ｐｗｘ０５６ 处理组费菜根部的总三

萜含量分别为 ３３.１５、４６.６７ 和 ３５.４２ ｍｇ􀅰ｇ－１ꎬ极显著

高于 ＣＫ 组(２１.９３ ｍｇ􀅰ｇ－１)ꎬ分别为 ＣＫ 组的 １.５、２.１
和 １.６ 倍ꎮ
２.１.４ 　 三七皂苷含量 　 由表 ２ 还可见:接种菌株

Ｐｗｘ０５２、Ｐｗｘ０５３ 和 Ｐｗｘ０５６ 处理组费菜根部的三七

皂苷含量分别为 １.０１、３.４０ 和 ２.１８ ｍｇ􀅰ｇ－１ꎬ其中ꎬ接
种菌株 Ｐｗｘ０５３ 处理组的三七皂苷含量较 ＣＫ 组

(１.８５ ｍｇ􀅰ｇ－１)极显著升高ꎬ增幅为 ８４％ꎻ接种菌株

Ｐｗｘ０５６ 处理组的三七皂苷含量较 ＣＫ 组升高了

１８％ꎬ但差异不显著ꎻ接种菌株 Ｐｗｘ０５２ 处理组的三七

皂苷含量较 ＣＫ 组有所下降ꎮ
上述分析结果显示:接种菌株 Ｐｗｘ０５３ 后ꎬ费菜

根部的总黄酮、总多糖、总三帖和三七皂苷含量均极

　 　 　

显著升高ꎬ因此对菌株 Ｐｗｘ０５３ 进行进一步的研究ꎮ
２.２　 菌株 Ｐｗｘ０５３ 的分子鉴定及费菜转录组学分析

２.２.１　 菌株 Ｐｗｘ０５３ 的分子鉴定 　 根据序列比对结

果ꎬ菌 株 Ｐｗｘ０５３ 与 天 蓝 黄 链 霉 菌 ( Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ
ｃｏｅｌｉｃｏｆｌａｖｕｓ)的相似性为 ９９.８６％ꎮ 系统发育树分析

结果(图 １)显示:菌株 Ｐｗｘ０５３ 与天蓝黄链霉菌聚为

一支ꎬ并获得较高支持度 ( ９１％)ꎮ 初步鉴定菌株

Ｐｗｘ０５３ 为天蓝黄链霉菌ꎮ
２.２.２　 测序与组装结果 　 经过测序质量控制ꎬ从接

种费菜内生细菌菌株 Ｐｗｘ０５３ 的费菜转录组中获得

的 ｃｌｅａｎ ｄａｔａ 的 ＧＣ 含量在 ４５. ７７％ ~ ４７. ３７％之间ꎬ
Ｑ３０ 碱基百分比均不低于 ９３.７６％(表 ３)ꎮ ｍＲＮＡ 片

段化随机性较高ꎬ样品无严重降解现象ꎬ可满足后续

分析研究的要求ꎮ

分支节点处的数值为支持度(仅显示大于 ５０％的数值)Ｔｈｅ ｖａｌｕｅｓ ａｔ ｔｈｅ ｂｒａｎｃｈ ｎｏｄｅｓ ａｒｅ ｓｕｐｐｏｒｔ ｖａｌｕｅｓ (ｏｎｌｙ ｖａｌｕｅｓ ｇｒｅａｔｅｒ ｔｈａｎ ５０％ ａｒｅ ｓｈｏｗｎ). 括
号中编号为各菌株在 ＧｅｎＢａｎｋ 中的登录号 Ｎｏｓ. ｉｎ ｔｈｅ ｂｒａｃｋｅｔｓ ａｒｅ ｔｈｅ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｆ ｅａｃｈ ｓｔｒａｉｎ ｉｎ ＧｅｎＢａｎｋ.

图 １　 基于 １６Ｓ ｒＲＮＡ 的费菜内生细菌菌株 Ｐｗｘ０５３ 与其他 １０ 株菌株的系统发育树
Ｆｉｇ. １　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｉｓｏｌａｔｅ Ｐｗｘ０５３ ｆｒｏｍ Ｐｈｅｄｉｍｕｓ ａｉｚｏｏｎ (Ｌｉｎｎ.) 􀆳ｔ Ｈａｒｔ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｔｅｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ

ｓｔｒａｉｎｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ １６Ｓ ｒＲＮＡ

表 ３　 接种费菜内生细菌菌株 Ｐｗｘ０５３ 的费菜转录组数据统计结果
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｄａｔａ ｏｆ Ｐｈｅｄｉｍｕｓ ａｉｚｏｏｎ
(Ｌｉｎｎ.) 􀆳ｔ Ｈａｒｔ ｉｎｏｃｕｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｉｓｏｌａｔｅ Ｐｗｘ０５３
ｆｒｏｍ Ｐ. ａｉｚｏｏｎ

编号
Ｎｏ.

接菌时间 / ｈ
Ｉｎｏｃｕｌａｔｉｏｎ

ｔｉｍｅ

Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄ 数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ

ＧＣ 含量 / ％
ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ

Ｑ３０ 碱基百分比 / ％
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ Ｑ３０

ｂａｓｅ

１ ０ ２２ ８１０ ３８８ ４６.１０ ９４.５４
２ ０ ２０ ５７３ １２５ ４５.９２ ９４.６９
３ ０ ２０ ８１３ ８２８ ４５.７７ ９４.３４
４ ６ ２３ ４７６ ４６９ ４７.３７ ９４.２３
５ ６ ２６ ３３０ ４０５ ４６.９７ ９４.５４
６ ６ ２２ １６０ ４２７ ４５.９５ ９４.２３
７ ２４ ２０ １７６ ５９４ ４５.７８ ９４.３３
８ ２４ ２１ ９８２ ８６５ ４６.４５ ９３.７６
９ ２４ ２６ ４４１ ８２７ ４５.７７ ９３.８３

２.２.３　 差异表达基因分析　 接种费菜内生细菌菌株

Ｐｗｘ０５３ 的费菜转录组差异表达基因数见表 ４ꎮ 由表

４ 可见:与接菌 ０ ｈ 相比ꎬ接菌 ６ ｈ 筛选到 １２８ 个差异

　 　 　
表 ４　 接种费菜内生细菌菌株 Ｐｗｘ０５３ 的费菜转录组差异表达基因数
Ｔａｂｌｅ ４ 　 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｔｈｅ
ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｏｆ Ｐｈｅｄｉｍｕｓ ａｉｚｏｏｎ ( Ｌｉｎｎ.) 􀆳ｔ Ｈａｒｔ ｉｎｏｃｕｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ
ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｉｓｏｌａｔｅ Ｐｗｘ０５３ ｆｒｏｍ Ｐ. ａｉｚｏｏｎ

差异表达基因集
Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ

ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅ ｓｅｔ

差异表达基因数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ

上调
Ｕｐ￣ｒｅｇｕｌａｔｅｄ

下调
Ｄｏｗｎ￣ｒｅｇｕｌａｔｅｄ

总计
Ｔｏｔａｌ

０ ｈ ｖｓ ６ ｈ ６４ ６４ １２８
０ ｈ ｖｓ ２４ ｈ ３４ ５１ ８５
６ ｈ ｖｓ ２４ ｈ １０７ １４３ ２５０

８３
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表达基因ꎬ其中ꎬ６４ 个基因表达上调ꎬ６４ 个基因表达

下调ꎻ与接菌 ０ ｈ 相比ꎬ接菌 ２４ ｈ 筛选到 ８５ 个差异表

达基因ꎬ其中ꎬ３４ 个基因表达上调ꎬ５１ 个基因表达下

调ꎻ与接菌 ６ ｈ 相比ꎬ接菌 ２４ ｈ 筛选到 ２５０ 个差异表

达基因ꎬ其中ꎬ１０７ 个基因表达上调ꎬ１４３ 个基因表达

下调ꎮ
２.２.４　 差异表达基因 ＧＯ 功能富集分析　 接种费菜

内生细菌菌株 Ｐｗｘ０５３ 的费菜转录组差异表达基因

的 ＧＯ 功能富集分析结果见表 ５ꎮ 结果显示:与接菌

０ ｈ 相比ꎬ接菌 ６ ｈ 费菜转录组中有 １０６ 个差异表达

基因在 ＧＯ 数据库中成功注释ꎻ与接菌 ０ ｈ 相比ꎬ接菌

２４ ｈ 费菜转录组中有 ６０ 个差异表达基因在 ＧＯ 数据

库中成功注释ꎻ与接菌 ６ ｈ 相比ꎬ接菌 ２４ ｈ 费菜转录

组中有 １７８ 个差异表达基因在 ＧＯ 数据库中成功注

释ꎮ 接种费菜内生细菌菌株 Ｐｗｘ０５３ 的费菜转录组

基因注释到的 ＧＯ 功能分为生物过程 ( ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ
ｐｒｏｃｅｓｓ)、细胞组分( ｃｅｌｌｕｌａｒ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ)和分子功能

(ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎ)３ 大类ꎮ 与接菌 ０ ｈ 相比ꎬ接菌 ６
和 ２４ ｈ 费菜转录组中差异表达基因ꎬ以及与接菌 ６ ｈ
相比ꎬ接菌 ２４ ｈ 费菜转录组中差异表达基因主要聚

集于生物过程大类中的代谢过程(ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓ)

和细胞过程(ｃｅｌｌｕｌａｒ ｐｒｏｃｅｓｓ)、细胞组分大类中的细

胞(ｃｅｌｌ)和细胞部分(ｃｅｌｌ ｐａｒｔ)以及分子功能大类中

的连接(ｂｉｎｄｉｎｇ)和催化活性(ｃａｔａｌｙｔｉｃ ａｃｔｉｖｉｔｙ)ꎮ
２.２.５　 差异表达基因 ＫＥＧＧ 富集分析　 对接种费菜

内生细菌菌株 Ｐｗｘ０５３ 的费菜转录组中上调差异表

达基因显著富集的前 ２０ 个 ＫＥＧＧ 代谢通路进行进一

步分析ꎬ结果(表 ６)显示:与接菌 ０ ｈ 相比ꎬ接菌 ６ ｈ
费菜转录组上调差异表达基因富集的通路主要为碳

代谢(ｃａｒｂｏｎ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ)、剪接体(ｓｐｌｉｃｅｏｓｏｍｅ)、内质

网中的蛋白质加工(ｐｒｏｔｅｉｎ ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ ｉｎ ｅｎｄｏｐｌａｓｍｉｃ
ｒｅｔｉｃｕｌｕｍ)、氨基糖和核苷酸糖代谢(ａｍｉｎｏ ｓｕｇａｒ ａｎｄ
ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｓｕｇａｒ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ)、ＭＡＰＫ 信号通路－植物

(ＭＡＰＫ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｐａｔｈｗａｙ￣ｐｌａｎｔ)、半乳糖代谢(ｇａｌａｃｔｏｓｅ
ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ)、乙醛酸和二羧酸代谢 ( ｇｌｙｏｘｙｌａｔｅ ａｎｄ
ｄｉｃａｒｂｏｘｙｌａｔｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ) 以 及 过 氧 化 物 酶 体

(ｐｅｒｏｘｉｓｏｍｅ)等通路ꎮ 与接菌 ０ ｈ 相比ꎬ接菌 ２４ ｈ 上

调差异表达基因主要富集在氨基糖和核苷酸糖代谢、
ＭＡＰＫ 信号通路－植物等通路ꎮ 与接菌 ６ ｈ 相比ꎬ接
菌 ２４ ｈ 上调差异表达基因主要富集在昼夜节律－植
物( ｃｉｒｃａｄｉａｎ ｒｈｙｔｈｍ￣ｐｌａｎｔ )、 半乳糖代谢 ( ｇａｌａｃｔｏｓｅ
ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ)、内吞作用(ｅｎｄｏｃｙｔｏｓｉｓ)等通路ꎮ

表 ５　 接种费菜内生细菌菌株 Ｐｗｘ０５３ 的费菜转录组差异表达基因的 ＧＯ 功能富集分析结果
Ｔａｂｌｅ ５　 ＧＯ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｏｆ Ｐｈｅｄｉｍｕｓ ａｉｚｏｏｎ (Ｌｉｎｎ.) 􀆳ｔ Ｈａｒｔ
ｉｎｏｃｕｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｉｓｏｌａｔｅ Ｐｗｘ０５３ ｆｒｏｍ Ｐ. ａｉｚｏｏｎ

　 ＧＯ 功能注释
　 ＧＯ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ

ＧＯ 功能注释 ＩＤ
ＧＯ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ
ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ＩＤ

差异表达基因数１)

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ１)

０ ｈ ｖｓ ６ ｈ ０ ｈ ｖｓ ２４ ｈ ６ ｈ ｖｓ ２４ ｈ

生物过程 Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓｓ ＧＯ:０００８１５２
　 生殖 Ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ＧＯ:００００００３ １ １ ５
　 代谢过程 Ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓ ＧＯ:０００８１５２ ３１ ２７ ７６
　 细胞过程 Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｐｒｏｃｅｓｓ ＧＯ:０００９９８７ ３３ ２３ ６３
　 生殖过程 Ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅ ｐｒｏｃｅｓｓ ＧＯ:００２２４１４ １ １ ５
　 信号 Ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ＧＯ:００２３０５２ ３ ３ ６
　 多细胞生物过程 Ｍｕｌｔｉｃｅｌｌｕｌａｒ ｏｒｇａｎｉｓｍａｌ ｐｒｏｃｅｓｓ ＧＯ:００３２５０１ ３ ３ ９
　 发育过程 Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌ ｐｒｏｃｅｓｓ ＧＯ:００３２５０２ ７ ２ ８
　 生长 Ｇｒｏｗｔｈ ＧＯ:００４０００７ １ １ １
　 单生物过程 Ｓｉｎｇｌｅ￣ｏｒｇａｎｉｓｍ ｐｒｏｃｅｓｓ ＧＯ:００４４６９９ ２８ １９ ４９
　 节律过程 Ｒｈｙｔｈｍｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓ ＧＯ:００４８５１１ ８ — ６
　 应激反应 Ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｓｔｉｍｕｌｕｓ ＧＯ:００５０８９６ １６ １０ ３０
　 定位 Ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ＧＯ:００５１１７９ １５ ６ ２０
　 生物调节 Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ＧＯ:００６５００７ ３２ １１ ４０
　 细胞组分的组织或生物合成 Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ｏｒｇａｎｉｚａｔｉｏｎ ｏｒ ｂｉｏｇｅｎｅｓｉｓ ＧＯ:００７１８４０ ８ ３ ８
　 解毒作用 Ｄｅｔｏｘｉｆｉｃａｔｉｏｎ ＧＯ:００９８７５４ ２ — ２
　 多生物过程 Ｍｕｌｔｉ￣ｏｒｇａｎｉｓｍ ｐｒｏｃｅｓｓ ＧＯ:００５１７０４ — １ ５
　 运动 Ｌｏｃｏｍｏｔｉｏｎ ＧＯ:００５１１７９ — — ３

９３
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续表５　 Ｔａｂｌｅ ５ (Ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ)

　 ＧＯ 功能注释
　 ＧＯ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ

ＧＯ 功能注释 ＩＤ
ＧＯ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ
ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ＩＤ

差异表达基因数１)

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ１)

０ ｈ ｖｓ ６ ｈ ０ ｈ ｖｓ ２４ ｈ ６ ｈ ｖｓ ２４ ｈ

细胞组分 Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ＧＯ:０００５５７５
　 胞外区 Ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｒｅｇｉｏｎ ＧＯ:０００５５７６ ２ ５ ４
　 细胞 Ｃｅｌｌ ＧＯ:０００５６２３ ４８ １６ ５５
　 膜 Ｍｅｍｂｒａｎｅ ＧＯ:００１６０２０ ２７ １６ ４６
　 膜封闭腔 Ｍｅｍｂｒａｎｅ￣ｅｎｃｌｏｓｅｄ ｌｕｍｅｎ ＧＯ:００３１９７４ １ — —
　 大分子复合物 Ｍａｃｒｏｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｃｏｍｐｌｅｘ ＧＯ:００３２９９１ ４ ３ ８
　 细胞器 Ｏｒｇａｎｅｌｌｅ ＧＯ:００４３２２６ ４１ １５ ４６
　 其他生物体 Ｏｔｈｅｒ ｏｒｇａｎｉｓｍ ＧＯ:００４４２１５ ３ — ２
　 其他生物体部分 Ｏｔｈｅｒ ｏｒｇａｎｉｓｍ ｐａｒｔ ＧＯ:００４４２１７ ３ — ２
　 细胞器部分 Ｏｒｇａｎｅｌｌｅ ｐａｒｔ ＧＯ:００４４４２２ １０ ７ １３
　 膜部分 Ｍｅｍｂｒａｎｅ ｐａｒｔ ＧＯ:００４４４２５ ２５ １３ ４２
　 细胞部分 Ｃｅｌｌ ｐａｒｔ ＧＯ:００４４４６４ ４８ １６ ５５
　 超分子复合物 Ｓｕｐｒａｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｃｏｍｐｌｅｘ ＧＯ:００９９０８０ ２ — １
　 细胞连接 Ｃｅｌｌ ｊｕｎｃｔｉｏｎ ＧＯ:００３００５４ — ３ ３
　 胞外区部分 Ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｒｅｇｉｏｎ ｐａｒｔ ＧＯ:００４４４２１ — ２ ３
　 共质体 Ｓｙｍｐｌａｓｔ ＧＯ:００５５０４４ — ３ ３
分子功能 Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ＧＯ:０００３６７４
　 核酸结合转录因子活性 Ｎｕｃｌｅｉｃ ａｃｉｄ ｂｉｎｄｉｎｇ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ ａｃｔｉｖｉｔｙ ＧＯ:０００１０７１ １１ ２ １１
　 催化活性 Ｃａｔａｌｙｔｉｃ ａｃｔｉｖｉｔｙ ＧＯ:０００３８２４ ３３ ２６ ７３
　 转运活性 Ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ ａｃｔｉｖｉｔｙ ＧＯ:０００５２１５ １２ ４ １６
　 连接 Ｂｉｎｄｉｎｇ ＧＯ:０００５４８８ ５８ ２４ ８４
　 电子载体活性 Ｅｌｅｃｔｒｏｎ ｃａｒｒｉｅｒ ａｃｔｉｖｉｔｙ ＧＯ:０００９０５５ １ １ ４
　 抗氧化活性 Ａｎｔｉｏｘｉｄａｎｔ ａｃｔｉｖｉｔｙ ＧＯ:００１６２０９ ２ — ２
　 分子功能调节 Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｒｅｇｕｌａｔｏｒ ＧＯ:００９８７７２ ２ ３ ９
　 信号传感器活性 Ｓｉｇｎａｌ ｔｒａｎｓｄｕｃｅｒ ａｃｔｉｖｉｔｙ ＧＯ:０００４８７１ — １ ２
　 营养储存库活性 Ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｒｅｓｅｒｖｏｉｒ ａｃｔｉｖｉｔｙ ＧＯ:００４５７３５ — ９ ８
　 分子传感器活性 Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｔｒａｎｓｄｕｃｅｒ ａｃｔｉｖｉｔｙ ＧＯ:００６００８９ — １ ２
　 结构分子活性 Ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｍｏｌｅｃｕｌｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ＧＯ:０００５１９８ — — ２

　 １)—: 无差异表达基因富集 Ｔｈｅｒｅ ｉｓ ｎｏ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ.

表 ６　 接种费菜内生细菌菌株 Ｐｗｘ０５３ 的费菜转录组上调差异表达基因显著富集的前 ２０ 个 ＫＥＧＧ 代谢通路
Ｔａｂｌｅ ６　 Ｔｈｅ ｔｏｐ ２０ ＫＥＧＧ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐａｔｈｗａｙｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｅｎｒｉｃｈｅｄ ｂｙ ｕｐ￣ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｏｆ
Ｐｈｅｄｉｍｕｓ ａｉｚｏｏｎ (Ｌｉｎｎ.) 􀆳ｔ Ｈａｒｔ ｉｎｏｃｕｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｉｓｏｌａｔｅ Ｐｗｘ０５３ ｆｒｏｍ Ｐ. ａｉｚｏｏｎ

ＫＥＧＧ 通路
ＫＥＧＧ ｐａｔｈｗａｙ

ＫＥＧＧ 通路 ＩＤ
ＫＥＧＧ ｐａｔｈｗａｙ ＩＤ

差异表达基因数１)

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ１)

０ ｈ ｖｓ ６ ｈ ０ ｈ ｖｓ ２４ ｈ ６ ｈ ｖｓ ２４ ｈ

真核生物中的核糖体生物发生 Ｒｉｂｏｓｏｍｅ ｂｉｏｇｅｎｅｓｉｓ ｉｎ ｅｕｋａｒｙｏｔｅｓ ｋｏ０３００８ １ — ２
碳代谢 Ｃａｒｂｏｎ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｋｏ０１２００ ４ — —
磷酸戊糖途径 Ｐｅｎｔｏｓｅ ｐｈｏｓｐｈａｔｅ ｐａｔｈｗａｙ ｋｏ０００３０ ２ — １
二萜类生物合成 Ｄｉｔｅｒｐｅｎｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｋｏ００９０４ １ — —
乙醛酸和二羧酸代谢 Ｇｌｙｏｘｙｌａｔｅ ａｎｄ ｄｉｃａｒｂｏｘｙｌａｔｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｋｏ００６３０ ２ — １
植物－病原体互作 Ｐｌａｎｔ￣ｐａｔｈｏｇｅｎ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｋｏ０４６２６ — １ —
卟啉和叶绿素代谢 Ｐｏｒｐｈｙｒｉｎ ａｎｄ ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｋｏ００８６０ １ — —
氨基糖和核苷酸糖代谢 Ａｍｉｎｏ ｓｕｇａｒ ａｎｄ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｓｕｇａｒ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｋｏ００５２０ ３ ２ —
剪接体 Ｓｐｌｉｃｅｏｓｏｍｅ ｋｏ０３０４０ ４ — —
ＭＡＰＫ 信号通路－植物 ＭＡＰＫ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｐａｔｈｗａｙ￣ｐｌａｎｔ ｋｏ０４０１６ ３ ２ —
鞘脂代谢 Ｓｐｈｉｎｇｏｌｉｐｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｋｏ００６００ １ — —
色氨酸代谢 Ｔｒｙｐｔｏｐｈａｎ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｋｏ００３８０ ２ — —
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续表６　 Ｔａｂｌｅ ６ (Ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ)

ＫＥＧＧ 通路
ＫＥＧＧ ｐａｔｈｗａｙ

ＫＥＧＧ 通路 ＩＤ
ＫＥＧＧ ｐａｔｈｗａｙ ＩＤ

差异表达基因数１)

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ１)

０ ｈ ｖｓ ６ ｈ ０ ｈ ｖｓ ２４ ｈ ６ ｈ ｖｓ ２４ ｈ

果糖和甘露糖代谢 Ｆｒｕｃｔｏｓｅ ａｎｄ ｍａｎｎｏｓｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｋｏ０００５１ ２ — —
光合生物中的碳固定作用 Ｃａｒｂｏｎ ｆｉｘａｔｉｏｎ ｉｎ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｋｏ００７１０ １ — —
过氧化物酶体 Ｐｅｒｏｘｉｓｏｍｅ ｋｏ０４１４６ ２ — １
糖酵解 / 糖异生 Ｇｌｙｃｏｌｙｓｉｓ / ｇｌｕｃｏｎｅｏｇｅｎｅｓｉｓ ｋｏ０００１０ ２ — —
氨基酸的生物合成 Ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｏｆ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ ｋｏ０１２３０ ２ — —
昼夜节律－植物 Ｃｉｒｃａｄｉａｎ ｒｈｙｔｈｍ￣ｐｌａｎｔ ｋｏ０４７１２ ２ — ８
氧化磷酸化 Ｏｘｉｄａｔｉｖｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｔｉｏｎ ｋｏ００１９０ — — ２
内质网中的蛋白质加工 Ｐｒｏｔｅｉｎ ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ ｉｎ ｅｎｄｏｐｌａｓｍｉｃ ｒｅｔｉｃｕｌｕｍ ｋｏ０４１４１ ４ １ —
半乳糖代谢 Ｇａｌａｃｔｏｓｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｋｏ０００５２ ３ — ３
内吞作用 Ｅｎｄｏｃｙｔｏｓｉｓ ｋｏ０４１４４ ２ — ３
氰基氨基酸代谢 Ｃｙａｎｏａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｋｏ００４６０ — １ —
丙酮酸代谢 Ｐｙｒｕｖａｔｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｋｏ００６２０ — １ —
ＲＮＡ 转运 ＲＮＡ ｔｒａｎｓｐｏｒｔ ｋｏ０３０１３ — １ —
异喹啉生物碱生物合成 Ｉｓｏｑｕｉｎｏｌｉｎｅ ａｌｋａｌｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｋｏ００９５０ — — １
缬氨酸、亮氨酸和异亮氨酸降解 Ｖａｌｉｎｅꎬ ｌｅｕｃｉｎｅ ａｎｄ ｉｓｏｌｅｕｃｉｎｅ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｋｏ００２８０ — — ２
酪氨酸代谢 Ｔｙｒｏｓｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｋｏ００３５０ — — １
硒化合物代谢 Ｓｅｌｅｎｏｃｏｍｐｏｕｎｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｋｏ００４５０ — — １
ＡＢＣ 转运蛋白 ＡＢＣ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓ ｋｏ０２０１０ — — １
酮体的合成与降解 Ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ａｎｄ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｏｆ ｋｅｔｏｎｅ ｂｏｄｉｅｓ ｋｏ０００７２ — — １
半胱氨酸和甲硫氨酸代谢 Ｃｙｓｔｅｉｎｅ ａｎｄ ｍｅｔｈｉｏｎｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｋｏ００２７０ — — ２
丁酸代谢 Ｂｕｔａｎｏａｔｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｋｏ００６５０ — — １
精氨酸和脯氨酸代谢 Ａｒｇｉｎｉｎｅ ａｎｄ ｐｒｏｌｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｋｏ００３３０ — — １
甜菜素生物合成 Ｂｅｔａｌａｉｎ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｋｏ００９６５ — — １
氮代谢 Ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｋｏ００９１０ — — １
吞噬体 Ｐｈａｇｏｓｏｍｅ ｋｏ０４１４５ — — １

　 １)—: 无差异表达基因富集 Ｔｈｅｒｅ ｉｓ ｎｏ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ.

　 　 进一步分析结果显示:与接菌 ０ ｈ 相比ꎬ接菌 ６ ｈ
部分上调差异表达基因富集的通路与植物防御反应

有关ꎬ如内质网中的蛋白质加工、乙醛酸和二羧酸代

谢、过氧化物酶体等ꎻ而与接菌 ０ 和 ６ ｈ 相比ꎬ接菌 ２４
ｈ 上调差异表达基因主要富集在活性成分合成、细胞

发育等与植物生长发育有关的通路ꎬ如昼夜节律－植
物、氨基糖和核苷酸糖代谢、半乳糖代谢等ꎮ
２.２.６　 ｑＲＴ－ＰＣＲ 验证分析　 选择参与促生和活性成

分合成相关的 ８ 个费菜差异表达基因用于 ｑＲＴ－ＰＣＲ
实验ꎬ以验证其在接种费菜内生细菌菌株 Ｐｗｘ０５３
２４ ｈ 的差异表达模式ꎮ 结果(图 ２)显示:ｑＲＴ－ＰＣＲ
与转录组测序的表达模式相似ꎬ表明 ＲＮＡ－Ｓｅｑ 数据

的可靠性较高ꎮ 与促生和活性成分合成相关的 ８ 个

差异表达基因均不同程度上调ꎬ表明菌株 Ｐｗｘ０５３ 促

进费菜活性成分的积累可能与上述参与活性成分合

成相关基因表达的上调有关ꎮ

: ＲＮＡ－Ｓｅｑ 差异倍数 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ ｆｏｌｄ ｃｈａｎｇｅꎻ : ｑＲＴ￣ＰＣＲ.

∗∗: 接菌处理 ０ ｈ 与 ２４ ｈ 间费菜差异表达基因的相对表达量差异极
显著( ｐ< ０.０１) Ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ
ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｐｈｅｄｉｍｕｓ ａｉｚｏｏｎ (Ｌｉｎｎ.) 􀆳ｔ Ｈａｒｔ ｂｅｔｗｅｅｎ ０ ｈ ａｎｄ ２４ ｈ
ａｆｔｅｒ ｉｎｏｃｕｌａｔｉｏｎ ａｒｅ ｅｘｔｒｅｍｅｌｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ (ｐ<０.０１) .

图 ２　 接种费菜内生细菌菌株 Ｐｗｘ０５３ ２４ ｈ 费菜部分差异表达基因的
ｑＲＴ－ＰＣＲ 验证结果
Ｆｉｇ. ２ 　 Ｖｅｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｑＲＴ￣ＰＣＲ ｏｆ ｓｏｍｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ
ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｐｈｅｄｉｍｕｓ ａｉｚｏｏｎ (Ｌｉｎｎ.) 􀆳ｔ Ｈａｒｔ ｉｎｏｃｕｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ
ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｉｓｏｌａｔｅ Ｐｗｘ０５３ ｆｒｏｍ Ｐ. ａｉｚｏｏｎ ｆｏｒ ２４ ｈ
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３　 讨论和结论

近年来ꎬ利用植物内生菌促进植物活性成分积累

成为研究热点ꎮ 根据序列比对和基于 １６Ｓ ｒＲＮＡ 的系

统进化树分析结果ꎬ初步鉴定费菜内生细菌菌株

Ｐｗｘ０５３ 为隶属于链霉菌属(Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ)的天蓝黄链

霉菌ꎮ 目前许多研究已证实链霉菌属细菌具有促生

及促进植物活性成分积累等方面的功能ꎮ Ｋａｅｗｋｌａ
等[３７]从水稻(Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ Ｌｉｎｎ.)品种‘ＫＤＭＬ １０５’中
分离的链霉菌属细菌 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ ｓｈｅｎｚｈｅｎｅｎｓｉｓ ｓｕｂｓｐ.
ｏｒｙｚｉｃｏｌａ 具有固氮潜力、磷酸盐溶解潜力、产铁载体

能力、产吲哚乙酸( ＩＡＡ)能力、产纤维素酶能力以及

产 １ －氨基环丙烷 － １ －羧酸 ( ＡＣＣ) 脱氨酶能力ꎮ
Ｍａｇｇｉｎｉ 等[３８] 发现接种松果菊 〔 Ｅｃｈｉｎａｃｅａ ｐｕｒｐｕｒｅａ
(Ｌｉｎｎ.) Ｍｏｅｎｃｈ〕内生细菌能够促进植物中挥发性化

合物、苯丙类和生物碱等活性成分的合成ꎮ 作者所在

课题组前期也同样证明该属菌株 Ｐｗｘ０５３ 具有较强

的解磷、固氮能力ꎬ同时具有产 ＩＡＡ 能力、产铁载体

能力、产 ＡＣＣ 脱氨酶能力、产纤维素酶能力和产蛋白

酶能力ꎬ进一步表明链霉菌属细菌具有一定的促生能

力ꎮ 本研究中ꎬ接种费菜内生细菌菌株 Ｐｗｘ０５３ 处理

组费菜根部总黄酮、总多糖、总三萜和三七皂苷含量

较未接菌处理组极显著( ｐ< ０. ０１)升高ꎮ 推测菌株

Ｐｗｘ０５３ 能够分泌可直接接触并作用于植物的某些植

物激素或者活性成分ꎬ进而促进植物活性成分的积

累ꎮ 许多植物受到外界刺激后能发生氧化应激反应ꎬ
产生活性成分来进行防御[３９－４１]ꎮ 其中ꎬ过氧化物酶

体参与生物应激反应[４２－４４]ꎬ能够通过清除活性氧来

调节氧化还原平衡[４５]ꎮ 除了过氧化物酶体通路外ꎬ
内质网中的蛋白质加工以及乙醛酸和二羧酸代谢通

路也与植物防御反应有关[４６]ꎮ 根据转录组分析结

果ꎬ与接种费菜内生细菌菌株 Ｐｗｘ０５３ ０ ｈ 相比ꎬ接种

该菌株 ６ ｈ 上调差异表达基因除了富集在剪接体、碳
代谢、氨基糖和核苷酸糖代谢、半乳糖代谢、ＭＡＰＫ 信

号通路－植物等通路外ꎬ还富集在过氧化物酶体、内
质网中的蛋白质加工以及乙醛酸和二羧酸代谢通路ꎬ
说明在接种菌株 Ｐｗｘ０５３ 后费菜可能产生氧化应激

进行防御反应ꎬ进而提高了活性成分的含量ꎮ
多糖是由多个单糖单元组成的天然大分子ꎬ费菜

中的多糖主要由葡萄糖、半乳糖、阿拉伯糖组成[４７]ꎮ
糖类的合成受到多个基因调控ꎬ合成还原糖所需的还

原型烟酰胺腺嘌呤二核苷酸磷酸(ＮＡＤＰＨ)是由非磷

酸化甘油醛－３－磷酸脱氢酶催化而来ꎬ而 ｇａｐＮ 基因

能够编码非磷酸化甘油醛－３－磷酸脱氢酶[４８－５０]ꎬ从而

促进还原糖的合成ꎮ Ｙｕａｎ 等[５１] 研究了细茎石斛

〔Ｄｅｎｄｒｏｂｉｕｍ ｍｏｎｉｌｉｆｏｒｍｅ (Ｌｉｎｎ.) Ｓｗ.〕转录组中参与

多糖途径基因的组织特异性表达模式ꎬ确定了单基因

ＰＬＳ 与糖类活性相关ꎬ在糖类的生物合成中具有重要

作用ꎮ 本研究中ꎬ与接种费菜内生细菌菌株 Ｐｗｘ０５３
０ 和 ６ ｈ 相比ꎬ接种该菌株 ２４ ｈ 上调差异表达基因主

要富集于昼夜节律－植物、半乳糖代谢以及氨基糖和

核苷酸糖代谢等通路ꎬ且调控费菜多糖合成的相关基

因 ＰＬＳ、ｇａｐＮ 的表达均为上调趋势ꎮ 黄酮类化合物

是药用植物中重要的活性成分[５２]ꎮ 植物中黄酮类化

合物的合成需要芳香族氨基酸苯丙氨酸、酪氨酸和色

氨酸等参与ꎬＣＭ３ 基因的表达ꎬ能够催化苯丙氨酸和

酪氨酸等合成[５３]ꎬ进而促进黄酮类化合物合成ꎮ 丙

二酰辅酶 Ａ 是植物黄酮类化合物生物合成的组成部

分[５４]ꎬ由乙酰辅酶 Ａ 转化而来ꎬ而 ＨＭＧＬ 基因参与支

链氨基酸分解代谢ꎬ导致乙酰辅酶 Ａ 的产生[５５]ꎬ从而

增加丙二酰辅酶 Ａ 的含量ꎬ进而促进植物黄酮类化

合物的生物合成ꎮ 本研究中与黄酮类物质合成相关

基因 ＣＭ３、ＨＭＧＬ 的表达均上调ꎬ表明菌株 Ｐｗｘ０５３ 可

能通过上调参与多糖、黄酮类化合物等活性成分合成

途径中的相关基因来提高多糖和黄酮类化合物在费

菜中的含量ꎮ 此外ꎬ在转录组和 ｑＲＴ－ＰＣＲ 分析结果

中ꎬ与叶绿体发育、叶绿素合成相关基因 ＵＰＰ[５６]、
ＣＤＦ１[５７]的表达也上调ꎬ表明菌株 Ｐｗｘ０５３ 可能影响

费菜光合作用ꎬ对其活性成分积累起到促进作用ꎮ
综上所述ꎬ费菜内生细菌菌株 Ｐｗｘ０５３ 可有效促

进费菜根部活性成分的积累ꎬ且与菌株 Ｐｗｘ０５２ 和

Ｐｗｘ０５６ 相比较ꎬ对三七皂苷积累的促进效果最为显

著ꎮ 此外ꎬ本研究基于转录组及 ｑＲＴ－ＰＣＲ 数据初步

探讨了菌株 Ｐｗｘ０５３ 的对费菜活性成分积累的潜在

分子机制ꎬ为后期研究和开发微生物菌肥提供了理论
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ａｇａｉｎｓｔ ｗｉｌｄｆｉｒｅ ｄｉｓｅａｓｅ ｉｎ ｔｏｂａｃｃｏ ｐｌａｎｔｓ [ Ｊ] . Ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓꎬ

２０２０ꎬ ８(１): ３１.
[２１] 　 ＺＨＯＵ Ｊ Ｙꎬ ＳＵＮ Ｋꎬ ＣＨＥＮ Ｆꎬ ｅｔ ａｌ. Ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ

ｉｎｄｕｃｅｓ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｆｌｕｘ ｃｈａｎｇｅｓ ｔｈａｔ ｅｎｈａｎｃｅ ｍｅｄｉｃｉｎａｌ
ｓｅｓｑｕｉｔｅｒｐｅｎｏｉｄ ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ ｉｎ Ａｔｒａｃｔｙｌｏｄｅｓ ｌａｎｃｅａ [ Ｊ ] . Ｐｌａｎｔ
Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙꎬ ２０１８ꎬ １３０: ４７３－４８１.

[２２] 　 ＰＴＡＫ Ａꎬ ＭＯＲＡＮ' ＳＫＡ Ｅꎬ ＷＡＲＣＨＯＬ Ｍꎬ ｅｔ ａｌ. Ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ
ｂａｃｔｅｒｉａ ｆｒｏｍ ｉｎ ｖｉｔｒｏ ｃｕｌｔｕｒｅ ｏｆ Ｌｅｕｃｏｊｕｍ ａｅｓｔｉｖｕｍ Ｌ. ａ ｎｅｗ ｓｏｕｒｃｅ
ｏｆ ｇａｌａｎｔｈａｍｉｎｅ ａｎｄ ｅｌｉｃｉｔｏｒ ｏｆ ａｌｋａｌｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ[ Ｊ] . Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ
Ｒｅｐｏｒｔｓꎬ ２０２２ꎬ １２(１): １３７００.

[２３] 　 ＳＯＮＧ Ｘ Ｌꎬ ＷＵ Ｈꎬ ＹＩＮ Ｚ Ｈꎬ ｅｔ ａｌ. Ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｓｏｌａｔｅｄ
ｆｒｏｍ Ｐａｎａｘ ｇｉｎｓｅｎｇ ｉｍｐｒｏｖｅｓ ｇｉｎｓｅｎｏｓｉｄｅ ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ ｉｎ
ａｄｖｅｎｔｉｔｉｏｕｓ ｇｉｎｓｅｎｇ ｒｏｏｔ ｃｕｌｔｕｒｅ [ Ｊ ] . Ｍｏｌｅｃｕｌｅｓꎬ ２０１７ꎬ ２２
(６): ８３７.

[２４] 　 ＪＩＡＮＧ Ｚ Ｈꎬ ＺＨＯＵ Ｘꎬ ＬＩ Ｒꎬ ｅｔ ａｌ. Ｗｈｏｌｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ａｎａｌｙｓｉｓ
ｗｉｔｈ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ: ｍｅｔｈｏｄｓꎬ ｃｈａｌｌｅｎｇｅｓ ａｎｄ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｓｏｌｕｔｉｏｎｓ[ Ｊ] .
Ｃｅｌｌｕｌａｒ ａｎｄ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｌｉｆｅ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ ２０１５ꎬ ７２ ( １８ ):
３４２５－３４３９.

[２５] 　 ＺＨＡＯ Ｘꎬ ＹＡＮ Ｙꎬ ＺＨＯＵ Ｗ Ｈꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ａｎｄ
ｍｅｔａｂｏｌｏｍｅ ｒｅｖｅａｌ ｔｈｅ ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ｉｎ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｏｆ Ｃｉｎｎａｍｏｍｕｍ ｌｏｎｇｅｐａｎｉｃｕｌａｔｕｍ [ Ｊ] . ＢＭＣ
Ｐｌａｎｔ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２０２２ꎬ ２２(１): ２４３.

[２６] 　 ＣＨＥＮ Ｃ Ｈꎬ ＺＨＥＮＧ Ｙ Ｊꎬ ＺＨＯＮＧ Ｙ Ｄꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ
ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｇｅｎｅｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｔｅｒｐｅｎｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ
ｉｎ Ｃｉｎｎａｍｏｍｕｍ ｃａｍｐｈｏｒａ [ Ｊ ] . ＢＭＣ Ｇｅｎｏｍｉｃｓꎬ ２０１８ꎬ １９
(１): ５５０.

[２７] 　 ＺＨＯＵ Ｇ Ｌꎬ ＺＨＵ Ｐ. Ｄｅ ｎｏｖｏ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｏｆ
Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｍｏｌｌｅ ａｎｄ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｇｅｎｅｓ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｔｈｅ
ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｏｆ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ [ Ｊ] . ＢＭＣ Ｐｌａｎｔ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ
２０２０ꎬ ２０(１): ４１４.

[２８] 　 ＤＨＩＭＡＮ Ｎꎬ ＫＵＭＡＲ Ａꎬ ＫＵＭＡＲ Ｄꎬ ｅｔ ａｌ. Ｄｅ ｎｏｖｏ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ
ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｃｒｉｔｉｃａｌｌｙ ｅｎｄａｎｇｅｒｅｄ ａｌｐｉｎｅ Ｈｉｍａｌａｙａｎ ｈｅｒｂ
Ｎａｒｄｏｓｔａｃｈｙｓ ｊａｔａｍａｎｓｉ ｒｅｖｅａｌｓ ｔｈｅ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｐａｔｈｗａｙ ｇｅｎｅｓ ｏｆ
ｔｉｓｓｕｅ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ[Ｊ] . Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ Ｒｅｐｏｒｔｓꎬ ２０２０ꎬ
１０(１): １７１８６.

[２９] 　 ＥＫ￣ＲＡＭＯＳ Ｍ Ｊꎬ ＧＯＭＥＺ￣ＦＬＯＲＥＳ Ｒꎬ ＯＲＯＺＣＯ￣ＦＬＯＲＥＳ Ａ Ａꎬ
ｅｔ ａｌ. Ｂｉｏａｃｔｉｖｅ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｆｒｏｍ ｐｌａｎｔ￣ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｇｒａｍ￣ｐｏｓｉｔｉｖｅ
ｂａｃｔｅｒｉａ[Ｊ] . Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２０１９ꎬ １０: ４６３.

[３０] 　 ＷＵ Ｗꎬ ＣＨＥＮ Ｗ Ｈꎬ ＬＩＵ Ｓ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ. Ｂｅｎｅｆｉｃｉａｌ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ
ｂｅｔｗｅｅｎ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｍｅｄｉｃｉｎａｌ ｐｌａｎｔｓ[ Ｊ] . Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ
Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２０２１ꎬ １２: ６４６１４６.

[３１] 　 ＬＩ Ｊꎬ ＷＵ Ｈ Ｔꎬ ＰＵ Ｑꎬ ｅｔ ａｌ. Ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ
ｐａｕｃｉｍｏｂｉｌｉｓ ＺＪＳＨ１ꎬ ａｎ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｆｒｏｍ Ｄｅｎｄｒｏｂｉｕｍ
ｏｆｆｉｃｉｎａｌｅ ｗｉｔｈ ｓｔｒｅｓｓ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ａｎｄ ｇｒｏｗｔｈ ｐｒｏｍｏｔｉｏｎ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ[ Ｊ] .
Ａｒｃｈｉｖｅｓ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２０２３ꎬ ２０５(４): １３２.

[３２] 　 徐冬梅ꎬ 贺忠群ꎬ 赵英鹏ꎬ 等. 低温胁迫下 ＡＭＦ 对景天三七生

长和 生 理 特 性 的 影 响 [ Ｊ ] . 草 业 科 学ꎬ ２０１６ꎬ ３３ ( １２ ):
２４５２－２４６４.

[３３] 　 蒋继宏ꎬ 李露丹ꎬ 曹小迎ꎬ 等. 一种景天三七内生天蓝黄链霉

菌及其应用: ＣＮ１１６７９０３９７Ａ[Ｐ]. ２０２３－０９－２２.
[３４] 　 杨艳俊ꎬ 耿水连ꎬ 吉慧杰ꎬ 等. 景天三七多糖超声提取工艺研

３４
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究[Ｊ] . 吉林化工学院学报ꎬ ２０１４ꎬ ３１(９): １７－２０ꎬ ４９.
[３５] 　 ＷＵ Ｊ Ｙꎬ ＬＩＮ Ｌ Ｄꎬ ＣＨＡＵ Ｆ Ｔ. Ｕｌｔｒａｓｏｕｎｄ￣ａｓｓｉｓｔｅｄ ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ ｏｆ

ｇｉｎｓｅｎｇ ｓａｐｏｎｉｎｓ ｆｒｏｍ ｇｉｎｓｅｎｇ ｒｏｏｔｓ ａｎｄ ｃｕｌｔｕｒｅｄ ｇｉｎｓｅｎｇ ｃｅｌｌｓ[Ｊ] .
Ｕｌｔｒａｓｏｎｉｃｓ Ｓｏｎｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙꎬ ２００１ꎬ ８(４): ３４７－３５２.

[３６] 　 ＺＨＡＯ Ｆ Ｚꎬ ＭＡＲＥＮ Ｎ Ａꎬ ＫＯＳＥＮＴＫＡ Ｐ Ｚꎬ ｅｔ ａｌ. Ａｎ ｏｐｔｉｍｉｚｅｄ
ｐｒｏｔｏｃｏｌ ｆｏｒ ｓｔｅｐｗｉｓｅ ｏｐｔｉｍｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｒｅａｌ￣ｔｉｍｅ ＲＴ￣ＰＣＲ ａｎａｌｙｓｉｓ[Ｊ] .
Ｈｏｒｔｉｃｕｌｔｕｒｅ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ ２０２１ꎬ ８(１): １７９.

[３７] 　 ＫＡＥＷＫＬＡ Ｏꎬ ＳＵＫＰＡＮＯＡ Ｓꎬ ＳＵＲＩＹＡＣＨＡＤＫＵＮ Ｃꎬ ｅｔ ａｌ.
Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ ｓｐｉｎｏｓｕｓ ｓｐ. ｎｏｖ. ａｎｄ Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ ｓｈｅｎｚｈｅｎｅｎｓｉｓ ｓｕｂｓｐ.
ｏｒｙｚｉｃｏｌａ ｓｕｂｓｐ. ｎｏｖ. ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｆｒｏｍ
Ｊａｓｍｉｎｅ ｒｉｃｅ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｇｅｎｏｍｅ ｍｉｎｉｎｇ ｆｏｒ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ａｓ ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ
ｐｒｏｄｕｃｅｒｓ ａｎｄ ｐｌａｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｐｒｏｍｏｔｅｒｓ [ Ｊ ] . Ａｎｔｏｎｉｅ ｖａｎ
Ｌｅｅｕｗｅｎｈｏｅｋꎬ ２０２２ꎬ １１５(７): ８７１－８８８.

[３８] 　 ＭＡＧＧＩＮＩ Ｖꎬ ＤＥ ＬＥＯ Ｍꎬ ＭＥＮＧＯＮＩ Ａꎬ ｅｔ ａｌ. Ｐｌａｎｔ￣ｅｎｄｏｐｈｙｔｅｓ
ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｓ ｔｈｅ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｉｎ Ｅｃｈｉｎａｃｅａ
ｐｕｒｐｕｒｅａ (Ｌ.) Ｍｏｅｎｃｈ: ａｎ ｉｎ ｖｉｔｒｏ ｍｏｄｅｌ[ Ｊ] . Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ Ｒｅｐｏｒｔｓꎬ
２０１７ꎬ ７(１): １６９２４.

[３９] 　 ＺＨＵ Ｊ Ｋ. Ａｂｉｏｔｉｃ ｓｔｒｅｓｓ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ａｎｄ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｉｎ ｐｌａｎｔｓ [ Ｊ] .
Ｃｅｌｌꎬ ２０１６ꎬ １６７(２): ３１３－３２４.

[４０] 　 杨　 欣ꎬ 徐艳红ꎬ 魏建和ꎬ 等. 几种重要植物次生代谢防御反

应物质的生物合成途径及分子调控机制研究进展[ Ｊ] . 生物技

术通讯ꎬ ２０１３ꎬ ２４(２): ２８５－２８９.
[４１] 　 ＷＡＮＧ Ｊ Ｙꎬ ＺＨＡＯ Ｈ Ｙꎬ ＣＨＥＮ Ｔꎬ ｅｔ ａｌ. Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａ

ａｍｂｉｆａｒｉａ ＬＫ￣Ｐ４ ｉｎｏｃｕｌａｔｉｏｎ ｏｎ ｔｈｅ ｐｌａｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓꎬ
ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎬ ａｎｄ ｐｈａｒｍａｃｏｌｏｇｉｃａｌ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｏｆ Ａｎｏｅｃｔｏｃｈｉｌｕｓ
ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ[Ｊ] . Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２０２２ꎬ １３: １０４３０４２.

[４２] 　 ＰＡＬＭＡ Ｊ Ｍꎬ ＣＯＲＰＡＳ Ｆ Ｊꎬ ＤＥＬ ＲÍＯ Ｌ Ａ. Ｐｒｏｔｅｏｍｅ ｏｆ ｐｌａｎｔ
ｐｅｒｏｘｉｓｏｍｅｓ: ｎｅｗ ｐｅｒｓｐｅｃｔｉｖｅｓ ｏｎ ｔｈｅ ｒｏｌｅ ｏｆ ｔｈｅｓｅ ｏｒｇａｎｅｌｌｅｓ ｉｎ ｃｅｌｌ
ｂｉｏｌｏｇｙ[Ｊ] . Ｐｒｏｔｅｏｍｉｃｓꎬ ２００９ꎬ ９(９): ２３０１－２３１２.

[４３] 　 ＬＩ Ｃ Ｓꎬ ＱＩ Ｙ Ｔꎬ ＺＨＡＯ Ｃ Ｚꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｐｒｏｆｉｌｉｎｇ ｏｆ ｔｈｅ
ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｉｎ ｔｈｅ ｌｅａｖｅｓ ａｎｄ ｒｏｏｔｓ ｏｆ ｈａｌｏｐｈｙｔｉｃ Ｅｕｔｒｅｍａ
ｓａｌｓｕｇｉｎｅｕｍ[Ｊ] . Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｇｅｎｅｔｉｃｓꎬ ２０２１ꎬ １２: ７７０７４２.

[４４] 　 ＫＩＤＷＡＩ Ｍꎬ ＡＨＭＡＤ Ｉ Ｚꎬ ＣＨＡＫＲＡＢＡＲＴＹ Ｄ. Ｃｌａｓｓ Ⅲ
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