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　　摘要：通过高通量测序分析１株能够促进地黄生长及次生代谢产物积累的内生尖孢镰刀菌的基因组结构，推测其
内生及促生机制。使用ＩｌｌｕｍｉｎａＨｉｓｅｑＸｔｅｎ双端测序技术对内生真菌 ＧＧ２２进行基因组测序，并进行生物信息学分
析。分析结果，共得到１７２９６个预测的基因，其中基因的总长度２６９３７８１３ｂｐ，平均基因长度为１５５７．４ｂｐ。与ＫＯＧ、
ＫＥＧＧ、Ｓｗｉｓｓ－Ｐｒｏｔ、ＴｒＥＭＢＬ、Ｎｒ及Ｐｆａｍ常用功能数据库进行 ＢＬＡＳＴ比对，共有１７２０２个基因得到功能注释，注释率
为９９．４６％，其中有３８０１个基因注释到 ＫＥＧＧ数据库中；７４３１个基因注释到 ＫＯＧ数据库中；１１５４８个基因注释到
Ｐｆａｍ数据库中；９００７个基因注释到 Ｓｗｉｓｓｐｒｏｔ数据库中；１７２０１个基因注释到ＴｒＥＭＢＬ数据库中，且分别有８８１、５２４７、
１５８个基因被注释到ＣＡＺｙｍｅ、ＰＨＩ、ＴＣＤＢ数据库。基因功能分类分析发现，尖孢镰刀菌ＧＧ２２的细胞运动和细胞外结
构不发达，这可能是其成为地黄块根寄生内生菌的原因之一。基因簇分析得出，ＧＧ２２可能能够产生碧卡维林等化合物
而抑制其他微生物的生长，同时保护寄主植物免受其他病原菌的侵害，成为地黄促生内生真菌。通过对ＧＧ２２基因组结
构进行分析，初步获得了其内生性生物学基础，为进一步阐明其促进地黄生长及次生代谢产物积累奠定了基础。
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　　地黄（ＲｅｈｍａｎｎｉａｇｌｕｔｉｎｏｓａＬｉｂｏｓｃｈ）是玄参科地
黄属多年生草本植物，常以干燥块根入药，是中医

常用的中药材之一。笔者所在实验室前期从野生

地黄中分离出１株内生真菌ＧＧ２２，经鉴定其为尖孢
镰刀菌（Ｆｕｓａｒｉｕｍｏｘｙｓｐｏｒｕｍ）。有研究报道，尖孢镰
刀菌可作为土传性病原真菌侵染三七［１］、半夏［２］、

大黄［３］等多种药用植物，造成药用植物的枯萎病或

腐烂病，严重影响药材的产量和质量。本研究所使

用的 ＧＧ２２为地黄植株内分离获得的内生真菌，不
会引起地黄病害，与地黄共生后能显著提高地黄的

株高、株幅，且可显著提高地黄植株中次生代谢产

物的积累［４］。

近年来，随着高通量测序技术的发展，多个病

原性尖孢镰刀菌菌株已经完成了基因组测序［５－６］，

从基因组水平鉴定获得了一系列致病相关的基因，

为深入研究其致病的分子机制奠定了基础。ＧＧ２２
作为内生型尖孢镰刀菌，其基因组结构等信息还未

见报道，这已经成为深入了解 ＧＧ２２的内生特性及
其与寄主互作的障碍。因此，本研究选取地黄内生

尖孢镰刀菌 ＧＧ２２进行基因组测序并组装，从基因
组结构及基因组成角度，对ＧＧ２２基因组进行注释，
了解ＧＧ２２基因组的组成特点，寻找细胞壁降解酶、
病原菌－寄主互作相关基因、次生代谢合成相关基
因等，分析ＧＧ２２内生性的遗传基础，以期为后续研
究ＧＧ２２促进地黄生长及次生代谢产物合成积累的
机制提供良好的基因组学基础。

１　材料与方法

１．１　试验材料
地黄内生真菌ＧＧ２２保存于４℃冰箱。

１．２　方法
１．２．１　内生真菌 ＧＧ２２的 ＤＮＡ提取　２０１８年１２
月，于河南中医药大学河南省道地药材生态种植工

程技术中心组织实验室内开展相关试验。内生真

菌ＧＧ２２接种于 ＰＤＡ固体培养基活化３～４ｄ。挑
取菌丝转入 ＰＤＢ液体培养基中摇培２～３ｄ（转速
１２０ｒ／ｍｉｎ，２８℃）即得内生真菌 ＧＧ２２的种子液。
以２％接种量接种于液体 ＰＤＡ中，培养３～４ｄ即
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可，培养条件同上。过滤得 ＧＧ２２菌丝，洗净菌丝，
立即冷冻送至北京百迈克生物科技有限公司。用

试剂盒提取ＧＧ２２基因组ＤＮＡ，并检测浓度及质量。
１．２．２　基因组ＤＮＡ测序及组装　超声波随机打断
提取ＧＧ２２样品的 ＤＮＡ，获得插入２７０ｂｐ的片段，
从而构建测序文库。构建文库进行桥式 ＰＣＲ后，通
过ＩｌｌｕｍｉｎａＨｉｓｅｑＸｔｅｎ双端测序。ＳＯＡＰｄｅｎｏｖｏ软
件对ＧＧ２２菌株测序数据进行组装。
１．２．３　基因组组分分析与功能注释　ＥＶＭ、
Ａｕｇｕｓｔｕｓ、ＧｌｉｍｍｅｒＨＭＭ及 ＳＮＡＰ２．２．２中组装好的
基因组进行预测和整合，其中包括重复序列、编码

基因、非编码ＲＮＡ及假基因。所有预测基因的编码
蛋白与 ＫＥＧＧ、ＴｒＥＭＢＬ、Ｎｒ等通用功能数据库和
ＣＡＺｙ、ＰＨＩ等专用功能数据库做比对，即得基因相
关的功能注释结果。利用 ＳｉｇｎａｌＰ４．０和 ＴＭＨＭＭ
可在所有预测到的蛋白序列中分别找出含有信号

肽的蛋白和跨膜蛋白。利用 ａｎｔｉ－ＳＭＡＳＨ对 ＧＧ２２
次生代谢产物合成基因簇进行预测。

２　结果与分析

２．１　基因组测序及组装
对 ＧＧ２２构建 １个 ２７０ｂｐ文库，共得到约

９．０４Ｇｂ的原始数据。测序质量值在３０以上的碱
基比例不小于 ９４．８１％，ＣｏｎｔｉｇＮ９０的长度为
４６２９ｂｐ，Ｇ＋Ｃ含量为４７．４９％。
２．２　基因组组分分析

应用ＥＶＭ、Ａｕｇｕｓｔｕｓ和 ＧｌｉｍｍｅｒＨＭＭ等软件进
行基因结构预测，共得到１７２９６个预测的基因，其
中基因的总长度 ２６９３７８１３ｂｐ，平均基因长度为
１５５７．４ｂｐ。ｔＲＮＡｓｃａｎ－ＳＥ预测基因组中有５２种
ｔＲＮＡ，数量为 ３３７个；Ｉｎｆｅｒｎａｌ１．１分析得到 １５９个
ｒＲＮＡ，并以其功能进行划分即分为 ３类，其他
ｎｃＲＮＡ有４６个，分为３３类。在ＧＧ２２基因序列中利
用ＧｅｎｅＷｉｓｅ寻找不成熟的终止密码子及移码突变，
得到１４７个假基因，假基因总长度为１７２８３４ｂｐ，平均
每个长度１１７５．７４ｂｐ。
２．３　基因组功能注释

与 ＫＯＧ、ＫＥＧＧ、Ｓｗｉｓｓ－Ｐｒｏｔ、ＴｒＥＭＢＬ、Ｎｒ及
Ｐｆａｍ常用功能数据库进行ＢＬＡＳＴ比对，共有１７２０２
个基因得到功能注释，注释率为９９．４６％。其中有
３８０１个基因注释到ＫＥＧＧ数据库中；７４３１个基因
注释到ＫＯＧ数据库中；１１５４８个基因注释到 Ｐｆａｍ
数据库中；９００７个基因注释到 Ｓｗｉｓｓｐｒｏｔ数据库中；

１７２０１个基因注释到ＴｒＥＭＢＬ数据库中。碳水化合
物相关酶数据库（ＣＡＺｙｍｅ）可对碳水化合物酶类基
因进行功能注释，其中包括供糖类化合物合成、碳

水化合物活性酶分解的研究和信息。病原体 －宿
主互作因子数据库（ＰａｔｈｏｇｅｎＨｏｓｔＩｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ，简称
ＰＨＩ）收录多数具有毒力和效应基因的细菌、卵菌、
真菌及其宿主信息，可从中寻找某菌株中与致病性

相关的基因。转运蛋白分类数据库（Ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ
ＣｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎＤａｔａｂａｓｅ，简称ＴＣＤＢ）包含了生物体运
输系统的分类、结构、功能等信息。分别有 ８８１、
５２４７、１５８个基因被注释到ＣＡＺｙ、ＰＨＩ及ＴＣＤＢ这３
个数据库。软件ＳｉｇｎａｌＰ４．０和 ｔｍｈｍｍ在所预测到
的基因的蛋白序列中，分别找出１６５４个含有信号
肽的蛋白、３３６２个跨膜蛋白及１２３８分泌蛋白。
２．３．１　ＫＯＧ注释　从表 １可以看出，选择利用
ＫＯＧｓ（ＥｕＫａｒｙｏｔｉｃＯｒｔｈｏｌｏｇｏｕｓＧｒｏｕｐｓ）进行基因注释
与功能分类，共注释基因７４３１个，可分为２５个功

表１　ＧＧ２２预测蛋白ＫＯＧ功能分类

类别 类型 功能描述

基因

数目

（个）

细胞过程及信号 Ｄ 细胞周期控制，细胞分裂，染色体分配 １６４

Ｍ 细胞壁／膜／包膜生物发生 １２８

Ｎ 细胞运动 ３

Ｏ 蛋白翻译后修饰，蛋白转换，分子

伴侣
５３０

Ｔ 信号转导机制 ３６８

Ｕ 细胞内运输，分泌和小泡运输 ２３８

Ｖ 防御机制 ９８

Ｗ 细胞外结构 ８

Ｙ 核结构 ２７

Ｚ 骨架 ９６

信息储存及加工 Ａ ＲＮＡ加工修饰 ２３７

Ｂ 染色体结构和动力 ９８

Ｊ 翻译、核糖体结构和生物转化 ３４５

Ｋ 转录 ２７１

Ｌ 复制、重组和修复 ２１３

代谢过程 Ｃ 能源生产与转换 ５１５

Ｅ 氨基酸转运和代谢 ４７０

Ｆ 核苷酸转运和代谢 １０８

Ｇ 碳水化合物转运和代谢 ４９５

Ｈ 辅酶转运和代谢 １０５

Ｉ 脂质转运和代谢 ３８７

Ｐ 无机离子转运和代谢 １８９

Ｑ 次级代谢物合成，转运和分解代谢 ５４８

功能特点不明显 Ｒ 普通功能预测 １４１９

Ｓ 功能未知 ３１７
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能组和４大类，分别为细胞过程及信号、信息储存及
加工、代谢过程、功能特点不明显，分别注释基因数

为１６６０、１１６４、２８１７、１７３６个基因，另有９０３个基
因功能类别未知。尤其注意到的是，尖孢镰刀菌

ＧＧ２２的功能分类 Ｎ（细胞运动）和 Ｗ（细胞外结
构），基因数量分别只有３个和８个，相比之下不是
很多，可以分析出，尖孢镰刀菌ＧＧ２２的细胞运动和
细胞外结构不发达，这可能是其成为地黄块根寄生

内生菌的内在原因之一。

２．３．２　ＫＥＧＧ注释　ＫＥＧＧ总共注释得到的物质
代谢通路有１１１个（图１）。尖孢镰刀菌 ＧＧ２２中预
测代谢通路在新陈代谢、细胞过程、遗传信息加工

和环境信息加工等４大类中涉及的基因比较多。新
陈代谢分类中，共有 ２５７６个基因，细胞过程分类
中，共有 ５０８个基因，遗传信息加工分类中，共有
５５０个基因，环境信息加工分类中，共有１８９个。

２．３．３　ＣＡＺｙｍｅ注释　真菌可以产生大量的碳水
化合物活性酶，而该类物质是与真菌的生活方式可

能紧密相关，同时也是真菌降解纤维素、果胶等植

物细胞壁成分，从而与植物建立共生或寄生关系的

重要酶类系统。ＣＡＺｙｍｅｓ分为糖苷水解酶类
（ＧＨｓ）、糖基转移酶类（ＧＴｓ）、多糖裂解酶类（ＰＬｓ）、
糖酯酶类（ＣＥｓ）、糖结合模块（ＣＢＭｓ）等。本研究发
现，ＧＧ２２基因组中，ＧＨｓ数量最多，共有 ３７５个；
ＣＥｓ共有２０５个；ＧＴｓ共有１２１个；碳水 ＣＢＭｓ共有
１１８个；ＰＬｓ共有２６个（表２）。

　　植物的细胞壁是病原菌或内生真菌建立侵染
关系的主要障碍，而 ＣＥｓ、ＰＬｓ和 ＧＨｓ３个家族的酶
类被称为细胞壁降解酶，这些酶可能有助于真菌侵

入宿主细胞，在真菌对于宿主的渗透和成功感染具

有重要的作用。这些酶在尖孢镰刀菌侵染过程中

的作用是当前研究的热门。从表３可以看出，ＧＧ２２
能分泌出几种不同的细胞壁裂解酶，如角质酶、果

胶甲酯酶、果胶酶、纤维素酶、半纤维素酶等，这些

酶的发现可为进一步探索 ＧＧ２２的侵染过程奠定
基础。
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表２　ＧＧ２２细胞壁降解酶统计

类别 名称
数量

（个）
功能推测功能推测

ＣＥ ＣＥ１ ２８ 乙酰木聚糖酯酶

ＣＥ５ １１ 角质酶

ＣＥ１０ １１７ 芳基酯酶

ＣＥ８ ８ 果胶甲基酯酶

其他 ４１

ＰＬ ＰＬ１ １２ 果胶酶

ＰＬ３ ７ 果胶酶

其他 ７

ＧＨ ＧＨ１ ８ β－葡糖苷酶

ＧＨ１１ ３ 内切β－１，４－木聚糖酶

ＧＨ１３ １１ α－１，３－葡聚糖合成酶

ＧＨ３１ １０ 网状葡萄糖苷酶

ＧＨ３７ ２ 中性海藻糖酶

ＧＨ７５ ２ 脱乙酰壳多糖酶

ＧＨ６５ １ 酸性海藻糖酶

ＧＨ７２ ３ β－１，３葡萄糖酰基转移酶

ＧＨ６ １ 内切β－１，４－木聚糖酶

ＧＨ１０ ５ 内切β－１，４－木聚糖酶

ＧＨ１２ ５ 内切－１，３－１，４－β－葡聚糖酶

ＧＨ２８ １１ 聚半乳糖醛酸酶

ＧＨ３ ３２ β－葡糖苷酶

ＧＨ４７ １０ α－甘露糖苷酶

ＧＨ７ ３ 内切β－１，４－葡聚糖酶

ＧＨ７１ ３ α－１，３－葡聚糖酶

ＧＨ５ ２３ β－１，６－葡聚糖酶

其他 ２４２

２．３．４　ＰＨＩ注释　ＰＨＩ为病原宿主互作数据库，主
要收录与病原菌相关基因包括致病基因、毒力基因

和效应蛋白基因。ＧＧ２２基因组中有５２４７条病原
菌－寄主互作（ＰＨＩ）相关基因，归属于９０个ＰＨＩ类
型。对ＧＧ２２基因组中基因缺失后引起真菌毒力增
加的ＰＨＩ类型进行了初步分析（表３），并对包含３
条及以上基因的 ＰＨＩ类型进行了总结。ＰＨＩ：４１９４
共有４５条，这些基因的存在可能是ＧＧ２２维持内生
生活的关键所在。

２．４　次级代谢产物合成基因簇分析
本研究使用 ａｎｔｉ－ＳＭＡＳＨ对基因组进行次级

代谢产物合成分析预测，基因组中共预测得到４２个
次级代谢产物基因簇，在预测到的基因簇中，萜烯

类基因簇（Ｔｅｒｐｅｎｅ）共有１０个，占预测总基因数的
２３．８０％；聚酮合酶基因簇（Ｐｏｌｙｋｅｔｉｄｅｓｙｎｔｈａｓｅ，简称
ＰＫＳ）共 ９个，占预测总基因簇的 ２１．４２％，其中
Ｔ１ｐｋｓ含有８个，Ｔ３ｐｋｓ含有１个；非核糖体多肽合
成酶基因簇（ｎｏｎ－ｒｉｂｏｓｏｍａｌｐｅｐｔｉｄｅｓｙｎｔｈａｓｅ，简称
ＮＲＰＳ）共８个，占预测总基因簇的１９．０４％；Ｔ１ｐｋｓ－
Ｎｒｐｓ混合和吲哚类（Ｉｎｄｏｌｅ）基因簇各有３个，各占
预测总基因簇的７．１４％；其他类共有９个，占预测
总基因数的２１．４３％（图２）。
　　将所有ＧＧ２２基因簇与已知次级代谢产物基因
簇进行ＢＬＡＳＴ比对发现，从表４可以看出，ＧＧ２２的
基 因 组 中 暗 示 着 其 具 有 合 成 Ｆｕｓａｒｕｂｉｎ、
Ａｌｔｅｒｎａｐｙｒｏｎｅ等化合物及其衍生物的能力。碧卡维

表３　病原菌－寄主互作相关基因统计分析

ＰＨＩＩＤ 数量 基因名称 病原菌类型 功能

４１９４ ４５ ＡＫＴ７ 链格孢菌 编码细胞色素Ｐ４５０单加氧酶，限制ＡＫ毒素产生［７］

２３９３ １８ ｏｒｄＡ 禾谷镰刀菌 参与曲霉中黄曲霉素的合成［８］

４９４ ５ ＰＰＯＡ 烟曲霉 激活免疫反应，增强对真菌的抵抗力［９］

３４１７ ４ Ｏｈｍｍ 球孢白僵菌 缺失导致抗氧化应激性增加［１０］

５７６ ３ ＮｏｘＡ 羊茅香柱菌 产生活性氧［１１］

３６０７ ３ ｓｉｄＮ 羊茅香柱菌 改变共生体的铁稳态，从互惠互利变为对立［１２］

２４８２ ３ ＡｌＨＫ１ 长柄链格孢 Ⅲ型组氨酸激酶，参与致病性［１３］

林 （Ｂｉｋａｖｅｒｉｎ）［１４］、白 僵 菌 素 （Ｂｅａｕｖｅｒｉｃｉｎ）［１５］、
Ａｓｐｙｒｉｄｏｎｅ［１６］和 Ｅｑｕｉｓｅｔｉｎ［１７］类化合物都具有一定
的抗真菌、细菌、病毒及抑制根结线虫的能力，而

ＧＧ２２基因组中具有合成上述化合物的相似基因
簇，推测ＧＧ２２可能能够产生碧卡维林等化合物，从
而抑制其他微生物的生长，保护寄主植物免受其他

病原菌的侵害，为其寄主提供一定的保护。镰红菌

素（Ｆｕｓａｒｕｂｉｎ）类化合物是腐皮镰刀菌的特征次生
代谢产物［１８］，也能在腐皮镰刀菌与某些植物形成互

利共生关系的过程中发挥作用。ＧＧ２２基因组中１
个Ｔ１ｐｋｓ基因簇（１２９１８２－１７６２５２）与 Ｆｕｓａｒｕｂｉｎ合
成基因组相似度为８７％，说明 ＧＧ２２可能也具有合
成Ｆｕｓａｒｕｂｉｎ类化合物的能力，而该类化合物可能与
其能够与植物进行共生有一定的关系。ＧＧ２２中含
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有合成 ａｌｔｅｒｎａｐｙｒｏｎｅ类的相似基因，推测其具有代
谢该类化合物的能力，而 ａｌｔｅｒｎａｐｙｒｏｎｅ类化合物在
相关生物酶作用下进一步合成萘并吡喃酮类化合

物的是一种新型昆虫拒食素［１９］。因此，ＧＧ２２合成
ａｌｔｅｒｎａｐｙｒｏｎｅ可保护其自身及寄主减少昆虫取食的
风险。地普丁（Ｄｅｐｕｄｅｃｉｎ）是一种１１碳线性聚酮化
合物，是组蛋白脱乙酰基酶（ＨＤＡＣ）的抑制，也是病
原菌与寄主之间相互作用的毒力因子，但其毒力中

的作用较轻［２０］。白僵菌素（Ｂｅａｕｖｅｒｉｃｉｎ）［１５］和镰刀
菌酸（Ｆｕｓａｒｉｃａｃｉｄ）［２１］是病原菌产生的非寄主特异
性致病毒素，可促进病原菌的侵染。ＧＧ２２基因组
中与白僵菌素和镰刀菌酸合成基因簇相似度分别

为２０％、１３％，相似度均较低，说明 ＧＧ２２可能具有
合成类似化合物的能力，从而帮助自身完成对寄主

植物的侵染，但 ＧＧ２２合成的类似化合物其毒力可
能较轻，不足以使寄主致病。

表４　次级代谢产物合成基因簇

基因簇类型 起始位置 终止位置
最相似的

已知基因簇

相似性

（％）

Ｔ１ｐｋｓ １９８８６００ ２０３７１９６ Ｂｉｋａｖｅｒｉｎ ８５

Ｔ１ｐｋｓ－Ｎｒｐｓ ２８８４８６ ３４０３５１ Ａｓｐｙｒｉｄｏｎｅ ３３

Ｔ１ｐｋｓ－Ｎｒｐｓ ８７８２３ １４００８８ Ｅｑｕｉｓｅｔｉｎ ５４

Ｎｒｐｓ ８０２４１０ ８５１８２６ Ｂｅａｕｖｅｒｉｃｉｎ ２０

Ｔ１ｐｋｓ １２９１８２ １７６２５２ Ｆｕｓａｒｕｂｉｎ ８７

Ｔ１ｐｋｓ １１７２４０ １６７３７０ Ａｌｔｅｒｎａｐｙｒｏｎｅ ４０

Ｔ１ｐｋｓ ３６３３６７ ４１０６８０ Ｄｅｐｕｄｅｃｉｎ ８３

Ｏｔｈｅｒ １ １０４９２ Ｆｕｓａｒｉｃａｃｉｄ １３

Ｏｔｈｅｒ ２１２０８７４ ２１６３９２１ ＦｕｓａｒｉｄｉｏｎｅＡ １８

　　根据笔者所在实验室之前的研究，体外液体
培养 ＧＧ２２可以产生 ＧＡ、ＩＡＡ等植物激素，从而促
进寄主植物的生长及次生代谢产物的积累。本研

究在通过 ＫＥＧＧ对萜类化合物合成途径分析时发
现，发现在 ＧＧ２２中注释到参与萜类化合物合成途
径的有３２个基因，主要为泛醌和其他萜类醌的生

物合成（ｕｂｉｑｕｉｎｏｎｅａｎｄｏｔｈｅｒｔｅｒｐｅｎｏｉｄ－ｑｕｉｎｏｎｅ
ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ，ｋｏ００１３０）途径１２个，萜类骨架生物合
成（ｔｅｒｐｅｎｏｉｄｂａｃｋｂｏｎｅｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ，ｋｏ００９００）途径１８
个，但是缺乏二萜类生物合成相关基因。因此，

ＧＧ２２产生二萜类化合物ＧＡ的途径还并不清晰，这
可能是与基因组序列拼接长度不够、注释不完全有

关。在参与 ＩＡＡ生物合成的色氨酸代谢途径
（ｋｏ００３８０）中，共发现５７个基因编码的１９个酶参与
其中，这些基因可能参与 ＧＧ２２ＧＡ、ＩＡＡ等植物激
素及其类似物的生物合成。

３　讨论与结论

植物内生真菌是指能在植物组织内部定殖，但

不引起寄主产生病害的一类真菌。有些内生真菌

能够通过产生激素、解磷解钾等方式促进植物生

长、提高寄主抗逆性和刺激寄主次生代谢产物合

成。很多内生真菌其同种但不同的菌株却是病原

菌，而与病原菌与植物互作相比，内生真菌与植物

互作的分子机制还很不清楚。近年来，随着高通量

测序技术的普及，越来越多的病原真菌基因组被揭

示，如稻瘟病菌、玉蜀黍黑粉菌、禾布氏白粉菌等，

然而植物内生真菌基因组相关的研究报道还较少。

植物病原真菌的全基因组测序分析可以为内生真

菌相关研究提供参考。本研究通过对地黄内生真

菌ＧＧ２２进行全基因组测序，拼接得到基因组总长
度 ２６９３７８１３ｂｐ，ＧＣ平均含量为 ４７．４９％。与
ＫＯＧ、ＫＥＧＧ、Ｓｗｉｓｓ－Ｐｒｏｔ、ＴｒＥＭＢＬ、Ｎｒ及 Ｐｆａｍ常用
功能数据库进行ＢＬＡＳＴ比对，共有１７２０２个基因得
到功能注释，注释率为９９．４６％，这些基因的注释为
进一步了解ＧＧ２２的生物学特性提供了基础数据。

真菌在物质代谢和循环中发挥着至关重要的

作用，不同类型真菌具有不同的营养方式，如腐生

真菌、寄生（病原）真菌、内生真菌等。真菌可以产

生大量的碳水化合物活性酶，该类物质是真菌生长

发育过程中极为突出的蛋白家族，与真菌的生活方

式可能紧密相关。万仁鹏等比较了９７株腐生、病原
及内生３种不同营养方式的真菌中 ＣＡＺｙｍｅｓ的含
量［２２］，发现腐生真菌含有的 ＣＡＺｙｍｅｓ最少，仅有
２００个左右，而内生真菌中约一半含有的 ＣＡＺｙｍｅｓ
超过７００个。本研究发现，内生尖孢镰刀菌 ＧＧ２２
基因组中共有８８１个 ＣＡＺｙｍｅｓ，说明 ＣＡＺｙｍｅｓ可能
在内生真菌侵染过程中发挥着重要的作用。

病原体寄主互作的相关基因是真菌致病的重
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要决定因子，基因产物直接体现在病原菌对寄主侵

染环境的适应和反应，诱导植株发生病理反应。

ＧＧ２２基因组中有 ５２４７条病原菌 －寄主互作
（ＰＨＩ）相关基因，归属于９０个 ＰＨＩ类型。与其他病
原真菌相比，其 ＰＨＩ类型较少，这可能是与其为植
物内生真菌，不引起寄主产生病害有关。ＰＨＩ：
４１９４，ＰＨＩ：２３９３等类型基因失活导致病原菌响应寄
主致病能力增强，因此推测这些基因在 ＧＧ２２维持
生长而不致病的内生生活中发挥着重要的作用。

植物内生真菌能产生非常丰富的次生代谢产

物，这些次生代谢产物可能在其生长过程中发挥着

一定的作用，其次，内生真菌次生代谢产物很多都

具有较好的生物学活性，有些内生真菌甚至能产生

与寄主相同或相似的活性物质，这些活性产物可以

作为新药开发重要的化合物库。ＧＧ２２基因组中共
预测得到４２个次级代谢产物基因簇，包括萜烯类基
因簇、聚酮合酶基因簇、非核糖体多肽合成酶基因

簇、吲哚类基因簇等，暗示着ＧＧ２２能够产生多种类
型的次生代谢产物，而其可能产生的 Ｆｕｓａｒｕｂｉｎ、
Ｂｅａｕｖｅｒｉｃｉｎ等物质可能对 ＧＧ２２的侵染、建立共生
关系、保护寄主植物等发挥着一定的作用。
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