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摘 要：解淀粉芽孢杆菌(Bacillus amyloliquefaciens)具有多种有益生物学特性，可产生多种抗菌活性物质，具有

重要的生理生化功能，如生物膜形成与定殖、促进植物生长、诱导植物产生耐盐性等。综述了基因组、转录组和

蛋白质组等多组学分析方法在解淀粉芽孢杆菌的抗菌活性、定殖、促生、植物耐盐性诱导等方面的研究进展。 
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Abstract: Bacillus amyloliquefaciens have beneficial biological characteristics and can produce many kinds of 
antimicrobial active substances. They own important physiological and biochemical functions, such as biofilm 
formation and colonization in plants, promoting plant growth and induction of salt tolerance in plants, etc. In this 
review, we summarized the molecular mechanisms study using multi-omics analysis progress of Bacillus 
amyloliquefaciens in studying antimicrobial activity, colonization, growth promotion and salt tolerance induction of 
plants, with the aim of better application of Bacillus amyloliquefaciens. 
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解淀粉芽孢杆菌(Bacillus amyloliquefaciens)属
革兰阳性菌，能产生多种酶类和抗菌活性物质，具

有生物膜形成、定殖和促生等重要生理功能；因此，

在种植业、养殖业、果蔬采后病害防治、环保、食

品安全等领域具有广泛的应用前景[1–2]。随着基因

组测序的进行，发现尽管解淀粉芽孢杆菌基因序列

比较保守，但其基因结构仍存在差异[3]。笔者归纳

了近年来利用多组学分析对解淀粉芽孢杆菌进行

的生理生化特性及相关功能的研究，旨在将成果更

好地应用于实践。 
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1 解淀粉芽孢杆菌基因组学研究 

基因组学分析是系统生物学研究的重要方法，

它包括以全基因组测序为目标的结构基因组学和

以基因功能鉴定为目标的功能基因组学。解淀粉芽

孢杆菌是芽孢杆菌属的 1个种。为鉴定该菌种，常
通过其形态学，如细胞大小、芽孢形态、位置和菌

落等特征加以研究；在此基础上再根据其生理生化

特征进行进一步鉴定。该种与枯草芽孢杆菌

(Bacillus subtilis)在形态学上十分相似，单凭上述方
法难以准确鉴定；因此，需要通过 16 SrRNA基因
序列比对和比较DNA回旋酶A亚基基因(gyrA)或B
亚基基因(gyrB)等分子方法才能更准确地鉴定。随 

 

着解淀粉芽孢杆菌全基因组测序技术的不断完善，

可通过全基因组测序技术对该菌进行鉴定。 

1.1 解淀粉芽孢杆菌的结构基因组学研究 

自从 2007年完成解淀粉芽孢杆菌 FZB42全基
因组测序，迄今已对 50 多株菌株的全基因组进行
了测序。通过测序，发现其结构有以下特点(表 1)：
①染色体一般呈环状结构；②已测序基因组大小平

均为 3 990.462 kb，已测序并发表的 15株解淀粉芽
孢杆菌平均编码蛋白质基因 3 927.86个；③包含的

RNA基因的数目不一，如有的菌有 63或 87个 tRNA
基因，有的菌有 7、16 或 27 个 rRNA 基因，有的
菌有 6个 sRNA基因，有的菌有 86、69、80、109、
117个不同 RNA基因。  

表 1 部分解淀粉芽孢杆菌的全基因组测序结果及基因的结构和功能 
Table 1   Some results from the genome sequencing and gene structure and function from Bacillus amyloliquefaciens 

菌株 染色体 
基因组 
大小/kb

蛋白编码基因 
(CDSs)数量 

RNA基因 其他功能基因 文献来源

fmbJ 环状 4 193.344 4 249 87tRNA, 
27rRNA 

bacillomycin D、surfactin、fengycin合成基因 [4] 

B15 环状 4 006.754 3 991 109RNA 宏基因簇、非核糖体肽合成酶(NRPS)基因、聚酮合成
基因、TasA基因 

[5] 

PGPR — — — — 植物生长防御基因、细菌素基因、核糖体合成多肽基

因、抗有毒物质基因 
[6] 

XK–4–1 环状 3 941.805  3 702 — 促进植物生长基因 [7] 

KCTC 13012 — — — — 次生代谢产物合成基因(抗真菌和细菌)、促生基因 [8] 

TF28 — 3 987.635 3 754 63tRNA, 
7rRNA, 
6sRNA 

— [9] 

L–S60 环状 3 903.017 3 909 117RNA 表面素、伊枯草菌素和芬荠素合成基因，促生、生物

膜形成、挥发物合成基因 
[10] 

AP183 — 3 990 — — 抑制抗甲氧苯青霉素的金黄色葡萄球菌基因 [11] 

BH072 — 4 070 3 785  — 非核糖体多肽抗性基因、合成杆菌肽完整基因簇 [12] 

JJC33M — 3 960 4 048 — α–淀粉酶基因。 [13] 

CC178 — 3 916.828  3 972  6个编码非核糖体合成多肽和聚酮类大基因簇 [14] 

L–H15 单一环状 3 864.316 — — 非核糖体合成次生代谢产物基因簇、吲哚三乙酸和乙

偶姻基因、促进生物膜形成基因 
[15] 

GB03 — – — — 控制植物病原菌基因 [16] 

CMW1 — – — — 离子耐受性相关基因 [17] 

HB–26 —  3 989.358 4 001 80RNA — [18] 

W2 — 3 900 4 163 — — [19] 

UCMB503 环状 4 071.167  3 912 86RNA, 
10rRNA 

— [20] 

S499 环状 3 927.922 — — amylolysin，amylocyclicin和 butirosin合成基因 [21] 

EBL11 — 4 050 3 683 — 促进植物生长基因 [22] 

629 — 3 900 3 912 — — [23] 

LFB112 — — — — 抑家禽病原菌基因 [24] 

NAU–B3 — 4 196.17 4 001 — 非核糖体合成脂肽和聚酮合成基因 [25] 

H57 — 3 960 3 836 69RNA, 
16rRNA 

4个脂肽和 4个聚酮合成基因 [26] 
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从表 1还可以看出，解淀粉芽孢杆菌功能基因
组有如下几个特征：①含质粒或无质粒，G+C高(分
别为 46.50%、46.45%)；②有串联重复序、重叠群

(contigs)；③含有微卫星或大卫星 DNA；④一些菌

基因组中心部分倒置，可能是前噬菌体或 CRISPR
结构域；⑤含有核糖体合成多肽基因(如细菌素)；
⑥含有非核糖体肽合成酶(NRPS)基因，如表面素
(surfactin)、芬荠素(fengycin)，伊枯草菌素(iturin)、
杆菌肽的合成基因，以及聚酮类大基因簇；⑦含有

产酶基因，如 α–淀粉酶基因；⑧含有植物生长、防

御、促生、生物膜形成基因，如吲哚三乙酸和乙偶

姻相关基因；⑨含有抗毒、耐受性和挥发物合成基

因；⑩含有 asA 基因、调节基因(rapC)等。可见，
解淀粉芽孢杆菌基因结构决定了其生理功能。 

1.2 解淀粉芽孢杆菌基因组的总体特征 

从不同角度对解淀粉芽孢杆菌基因组进行研

究，发现解淀粉芽孢杆菌基因组的相关基因具有多

样性、保守型、可塑性和进化性等特征。 
1) 多样性。NIAZI 等[27]对解淀粉芽孢杆菌

UCMB5113 基因组进行了测序，发现其染色体由 
3 889 532 bp组成，能编码 3 656种蛋白，含有能促
进植物生长的基因(如吲哚–3–乙酸、乙酰胆碱酯酶
合成基因及铁载体生产基因)、负责非核糖体次级代
谢产物合成的基因、与菌株环境适应性相关的抗药

物合成基因及抗金属基因，以及编码一系列分泌蛋

白(降解根际大分子)、初级和次级代谢酶、碳水化
合物活性酶和膜转运体基因。可见，就某个菌株而

言，基因组相关功能基因比较丰富，具有多样性。 
2) 相对保守性。HOSSAIN 等[28]对 12 个芽孢

杆菌基因组进行了测序。研究发现，尽管芽孢杆菌

基因家族基因组存在比较宽泛的相似度(32%～
90%)，但其基因组存在高度保守性。对其核心基因
组中 2 839个基因进行研究发现，其中 73个基因与
生物控制以及根、叶定殖有关；尽管编码次生代谢

产物合成基因簇不同，但在亚种内聚酮生物合成、

编码地非西丁和麦克劳汀的基因簇高度保守。可

见，对大多数解淀粉芽孢杆菌菌株而言，其基因组

特定功能基因具有相对的保守性。 
3) 可塑性。BELBAHRI 等[29]以所有已测序的

解淀粉芽孢杆菌基因组数据为基础进行研究，发现

不同菌株促进植物生长的策略不同，其次级代谢产

物具有多样性。推测正是因为这种基因组的可塑性

区域，塑造了基因组结构和功能的差异，并控制菌

株适应不同生态位。 

4) 进化性。解淀粉芽孢杆菌在进化过程中受到

植物宿主和植物病原菌的影响，其基因组基因进化

源于多种因素。ZHANG等[30]分析了 31株在进化地

位上比较接近的枯草芽孢杆菌和解淀粉芽孢杆菌

全基因组序列，这些菌株包括来源于植物生境菌株

(PA)和非植物生境菌株(NPA)。研究发现，与 NPA

菌株相比，PA 菌株核心基因组中间代谢产物、次

级代谢产物合成相关基因的丰度更高，并存在额外

植物源底物利用和抗生素合成专门基因。这些“特

化”基因只有少数是在最初分化过程中由 PA 菌株

获得，而大多数是由不同 PA 菌株亚群在进化过程

中依次获得。可见，来源于不同生境的芽孢杆菌基

因组的变化很大程度受植物生境的影响，不同生境

对其基因组的影响是逐步发生的，从而导致不同菌

株生理功能的变化。解淀粉芽孢杆菌对尖孢镰刀菌

(Fusarium sp.)的抑制作用较强，然而镰刀菌也能产

生多种重要的酶类，包括纤维酶、果胶酶和木聚糖

水解酶等[31]；因此，在研究解淀粉芽孢杆菌基因组

变化时，不但要考虑生境对其进化的影响，还要考

虑其所抑制的植物病原真菌对其进化的影响。 

1.3 解淀粉芽孢杆菌基因的调控研究 

解淀粉芽孢杆菌基因调节受多种原件控制，其

中启动子、σ因子 D、胶原蛋白基因、nfrA和 RBAM
基因以及 DegU的调节作用尤为明显。 

1.3.1 有关解淀粉芽孢杆菌启动子的研究 

启动子(promoter)的强弱直接影响转录率，因
此，对解淀粉芽孢杆菌强启动子的筛选具有重要意

义。LIAO等[32]构建了启动子探针载体 pBE–bgaB，
鉴定出266个含活性启动子成分菌，其中启动子P41
在大肠埃希菌和解淀粉芽孢杆菌中表现出较强

β–gal活性。核糖体结合位点从 p41变成 p382的优
化，使 β–gal活性提高 200%。可见，获得强启动子
对该菌基因表达具有重要意义。为解除嘌呤合成途

径中嘌呤操纵子的调控，优化呼吸链能量生产，提

高解淀粉芽孢杆菌 XH7 鸟苷生产量，LIAO 等[33]

在启动子取代突变子的研究中发现，与 XH7相比，
XH7purE::P41获得了最高鸟苷生产量(16.3 g/L)，在
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XH7purE::P41 突变菌株中，嘌呤操纵子基因(purE, 
purF 和 purD) 相对表达水平被上调，嘌呤代谢途
径中的主要中间产物(次黄苷–磷酸，IMP)浓度大幅
度增加，XH7pure::p41 cyd△ 突变体最终鸟苷产量比

XH7突变体增加 41%。可见，要提高某种产物的产
量，可以选用强启动子，也可以在此基础上，破坏

5'非翻译区的某些原件、结合启动子突变和修饰呼

吸链上的某些酶来提高中间产物产量，最终提高目

的产物的产量。 

1.3.2 有关解淀粉芽孢杆菌σ因子 D的研究 

σ 因子作为一种非专一性蛋白，是 DNA 依赖
的 RNA 聚合酶固有组分，能识别启动子共有序列
并与全酶结合。在杆菌中，σ因子 D负责鞭毛蛋白、
甲基接受趋化因子和自溶素的合成。解淀粉芽孢杆

菌某些菌株的 σ因子对功能基因的调节也起着重要
的作用。FAN 等[34]研究发现，在解淀粉芽孢杆菌

FZB42突变子中，敲除 σ因子 D，将使一整套基因
下调；在转录水平上，该菌株的 σ因子 D能控制 8
个基因 (appA、 blsA、 dhaS、 spoVG、 yqgA、
RBAM_004640、RBAM_018080和 ytk)，其中 4个基
因功能未知，2 个基因在模式菌株 Bacillus subtilis 
168中不存在(为解淀粉芽孢杆菌特有的基因)，这 8
个基因参与解淀粉芽孢杆菌孢子形成、生物膜形成

以及代谢物转运等功能。可见，对解淀粉芽孢杆菌

σ因子 D的研究有助于揭示解淀粉芽孢杆菌许多特
殊的重要功能和相关功能基因的调控机制。 

1.3.3 有关解淀粉芽孢杆菌胶原蛋白基因及 nfrA

和 RBAM 基因功能的研究 

胶原蛋白(CLPs)基因簇对解淀粉芽孢杆菌生理
功能的发挥具有重要作用。ZHAO等[35]研究了解淀

粉芽孢杆菌 FZB42中推断的 CLPs，运用扫描电镜
和疏水值检测技术，研究了 CLPs 突变细胞的形态
和表面结构。结果发现，CLPs 对细菌自聚集和根
系粘附具有一定作用；在生物膜形成和细菌–植物
相互作用中，位于细菌细胞外的 CLPs 发挥了重要
作用，敲除任何一个 clp 基因都将产生独特的形态
表型。表明解淀粉芽孢杆菌生物膜形成与特定基因

有关，并受其他调控因子调控。 
解淀粉芽孢杆菌 nfrA 和 RBAM 基因对定殖和

促生具有调控作用。BUDIHARJO 等[36]以转座子突

变为基础，建立转座子文库，筛选参与植物多细胞

行为和根系生物膜形成的基因，并通过救援克隆和

DNA 测序确定了转座子的插入位点。结果发现，
FZB42中的 nfrA和 RBAM–017140基因产物对细菌
定殖于植物具有重要作用；nfrA突变体的生长、生
物膜形成以及在琼脂平板上群集运动均受到限制；

RBAM–17410基因在枯草芽孢杆菌类群中出现的频
率很低，直接参与促进植物生长。 

2 多组学分析运用于解淀粉芽孢杆菌功能

的研究 

转录组学分析是细胞表型和功能研究的重要

手段。与基因组不同，转录组定义中包含时间和空

间限定。同一细胞在不同生长时期及生长环境下，

其基因表达不完全相同。解淀粉芽孢杆菌转录组分

析能揭示其重要功能基因表达的时空性。蛋白质组

学是指利用各种技术研究蛋白质组的一门新学科，

其主要目的是研究生物体内所有蛋白质种类、表达

水平和修饰状态，以了解蛋白质之间的相互联系，

揭示蛋白质的功能。 

2.1 解淀粉芽孢杆菌对植物病原菌的抗性的研究 

2.1.1 利用转录组学分析研究解淀粉芽孢杆菌对

植物抗病原菌的抗性 

虽然控制特定代谢物基因簇转录的起始蛋白已

经确定，但影响转录延伸的蛋白质还未被广泛研究。

GOODSON 等[37]分析了转录延伸蛋白 NusG 家族的
系统发育，发现其包括 1个连贯的旁系外群(LoaP)，
通常位于代谢产物基因簇之间或内部；解淀粉芽孢

杆菌 LoaP作为此蛋白亚群的一个范例，调节位于 2
种不同抗生素生物合成操纵子终止位点的转录读

取。LIU 等[38]筛选了 2 株对大豆赤霉菌有抑制作用
的芽孢杆菌(淀粉样芽孢杆菌 JDF3 和枯草芽孢杆菌
RSS–1)，应用比较转录组分析法研究了大豆赤霉菌
在解淀粉芽孢杆菌和枯草芽孢杆菌胁迫下的反应。

结果表明，大豆赤霉菌表达基因发生了显著变化，

共检测到 1 616 个差异表达基因(DEGs)；解淀粉芽
孢杆菌参与 2 种主要类型的监管，即“殊性监管”和
“共性监管”，通过抑制大豆赤霉菌核糖体活性来抑
制其生长；同时解淀粉芽孢杆菌发酵液可诱导活性

氧迸发(Active oxygen burst)，产生 NO，使愈伤组织
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沉积和木质化，从而对植物起到保护作用。 

2.1.2 利用多组学分析研究解淀粉芽孢杆菌抗植

物病原菌、抗肿瘤的特性 

解淀粉芽孢杆菌对多种植物病原菌具有抗性。

TANG等[39]筛选了生防剂淀粉芽孢杆菌 GJ1，用于

苗圃植物柑橘黄龙病(HLB) 的控制。转录组和等压

标记RNA序列相对和绝对定量蛋白质组分析显示，

经解淀粉芽孢杆菌GJ1处理和未经处理的亚洲鼠李

菌感染柑橘的解毒反应存在差异。蛋白质组和转录

组相关分析显示，蛋白质表达显著不同，在 GO和

KEGG 通路中基因表达也显著不同。解淀粉芽孢杆

菌 Q–426能产生具有抗真菌活性脂肽类化合物，起

始 pH对脂肽化合物生产影响很大。ZHAO等[40]采

用比较蛋白质组学、二维电泳技术以及质谱技术对

解淀粉芽孢杆菌 Q–426 进行了研究，发现 pH 5.0

时，一共鉴定出 24 个差异表达蛋白点；某些蛋白

专门用于调节细菌素和芬荠素的合成，其中包括 3

种与压力反应相关的诱导性蛋白质(焦磷酸硫胺素依

赖乙酰胆碱酯酶、丁二醇脱氢酶、2ABC型寡肽运输

系统蛋白)和 2 个组成反应调节剂(DegU、分支酸变

位酶 PheB)。说明在不同 pH条件下，解淀粉芽孢杆

菌 Q–426抗性存在天然差异，其原因是解淀粉芽孢

杆菌产生了相关的诱导性蛋白质。 

LU 等[41]从解淀粉芽孢杆菌 X030 中分离到脂

肽–杆菌霉素  Lb，发现其对多种肿瘤细胞 (如 

SMMC–7721 和 MDA–MB–231)具有抑制活性；全

基因组和生长蛋白组学分析表明，杆状霉素 Lb 生

物合成基因簇、关键酶基因、调控蛋白基因(PerR、

PhoP、CcpA和 CsfB)以及其初级代谢相关基因与杆

状霉素 Lb合成之间具有相关性；添加氨基酸(如谷

氨酸)和蔗糖的发酵上清液具有显著的抗肿瘤活性，

说明其在代谢调控中起着关键作用。 

2.2 多组学分析运用于解淀粉芽孢杆菌与植物共

生分子机制的研究 

2.2.1 转录组学分析运用于解淀粉芽孢杆菌生物

膜形成及植物促生机理的研究 

解淀粉芽孢杆菌与植物可形成共生关系，促进

植物生长。FAN 等[42]为了解细菌–植物共生分子机

制，在根际模拟生长条件下，利用差分 RNA 测序
(drna–seq)系统分析了 FZB42 菌株初级转录组，发
现有 4 877个编码蛋白质基因的转录起始位点，确
定了不同生长条件下的差异表达基因，并纠正了许

多以前错误注释的基因；研究还发现，大量核糖开

关和顺式编码反义 RNA，以及可能在芽孢杆菌基因
调控中起重要作用的反式小非编码 RNA，提高了根
杆菌与宿主的相互作用。KRÖBER等[43]在转录水平

上研究了解淀粉芽孢杆菌 FZB42 生物膜的形成机
制，并在生物膜形成和浮游生长条件下，对菌株整

个转录组 cDNA文库进行了高通量测序。通过比较
转录组，发现了 1组与基本细胞功能有关的常见高
度转录基因；在 2种生长条件下，菌体细胞中转录
最快的基因为编码抗菌肽(AMP)lci 基因；相比之
下，在生物膜形成细胞中，编码抗菌特性次级代谢

产物合成基因簇仅被适度转录，而不被诱导；转录

组中有 331 个基因明显上调，230 个基因下调；在
最高上调基因中，出现 yvqHI操纵子，它编码与乳
链菌肽(class I bacteriocin)抗性有关的产物，在果糖
胺代谢中起作用的操纵子产物得到增强；在 FZB42
生物膜中，参与细胞外生物膜基质生产基因、胞外

多糖基因(eps)和编码纤维合成的 M Tasa sipw操纵
子在其转录过程中被上调；而鞭毛器合成、组装和

调节基因以及芳香化合物降解基因和铜分泌等相

关基因被强烈下调。 
IRIZARRY等[44]利用基因芯片和 RT–qPCR 检

测了接种解淀粉芽孢杆菌的棉花幼苗根系中基因

表达的变化，发现接种解淀粉芽孢杆菌的棉花幼苗

根系中有 252 个转录体差异表达，139 个转录体上
调，113 个转录体下调；部分上调的转录体与硝酸
盐同化、细胞生长、激素分泌和转运、转录因子产

生以及抗氧化作用有关；接种解淀粉芽孢杆菌的棉

花幼苗根系中活性氧和木质素积累量较大，同时出

现了多种功能基因的差异表达。说明解淀粉芽孢杆

菌能引起幼苗根系复杂的遗传反应。GAMEZ等[45]

对威廉姆斯香蕉中芽孢杆菌属和假单胞菌属的植

物根际促生菌(PGPR)进行了评估，研究发现，植物
体接种了解淀粉芽孢杆菌菌株Bs006和荧光假单胞
菌 Ps006之后，22个威廉姆香蕉基因中，大部分有
差异表达。说明解淀粉芽孢杆菌 Bs006 和荧光假单
胞菌 Ps006在不同时间点刺激不同基因群的定殖过
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程和水平受单独细菌的影响。 

2.2.2 蛋白质组学分析运用于解淀粉芽孢杆菌的

定殖、促生的研究 

SHAHZAD 等[46]研究发现，在培养基中添加

2%和 3.5%甲醇的内生解淀粉芽孢杆菌 RWL–1 显
著生长；在甲醇存在下，RWL–1 产生的 IAA 水平
明显提高，但 ABA 水平降低；酶抗氧化剂和功能
性氨基酸(谷氨酸和丙氨酸)明显上调，并表达出 8
种不同类型蛋白质(包括解毒蛋白、抗氧化特性酶、
蛋白酶、代谢酶、核糖体蛋白、抗氧化蛋白、伴侣

蛋白和热休克蛋白)；RWL–1 在补充甲醇的培养基
中生长时，可产生植物激素，特异性蛋白和不同生

物化学物质的表达增加。QIU等[47]为了鉴定用于根

系定殖和生物膜形成的关键蛋白，比较研究了浮游

和根系定殖的解淀粉芽孢杆菌 SQR9蛋白质谱系。
研究表明，当 SQR9菌株定殖于根部时，共鉴定出
了 755 种蛋白质，其中有 78 种蛋白质显著增加，
95种蛋白质显著减少，它们多是与根部定殖密切相
关的功能性蛋白，包括生物控制、脱毒、生物膜形

成、细胞运动和趋化、运输和植物多糖降解等功能

蛋白；与浮游状态相比，双组分系统蛋白 ResE 增
加了 100倍；ResE基因损伤可通过 spooa–sini–yqxm
途径调节双组分系统蛋白，推迟了细胞生物膜形

成，降低了根系定殖能力。可见，SQR9 蛋白组学
数据为筛选植物根杆菌中的关键蛋白提供了有价

值的线索。 

2.3 转录组学分析运用于解淀粉芽孢杆菌诱导植

物耐盐性的研究 

解淀粉芽孢杆菌 FZB42 能诱导拟南芥产生系
统耐盐性。LIU等[48]利用 Illumina测序技术对盐胁
迫下生长的拟南芥幼苗组织进行了大规模转录组

测序。结果表明：FZB42接种后，在 0 mmol/L NaCl
处， 有 1 461个基因差异表达，其中 953个基因上
调，508个基因下调；在 100 mmol/L NaCl处，有 
1 288个基因差异表达，其中 1 024个基因上调，264
个基因下调；FZB42接种后，盐敏感性降低，盐适
应性增强； FZB42 通过激活植物 ET/JA 信号而非
ABA 依赖途径诱导植物耐盐性。CHAUHAN 等[49]

选择解淀粉芽孢杆菌–SN13和水稻(Oryza sativa)研
究了盐胁迫下植物与 PGPR相互作用的复杂调控网

络。研究发现，胁迫期间，接种 SN13 能显著提高
水稻生物量、相对含水量、脯氨酸和可溶性总糖含

量，降低脂质过氧化和电解质渗漏；在 SN13 胁迫
下，水稻根系转录组基因表达也发生了广泛变化，

与盐胁迫或单独接种 SN13 相比，根际细菌在盐胁
迫下诱导了大量与光合作用、激素和胁迫反应相关

基因以及细胞壁和脂质代谢相关基因的表达，表明

根际细菌 SN13 能减少盐胁迫的有害影响。为了验
证 RNA–seq 数据，对不同功能类别(包括代谢、调
节、应激反应和转运体 )的表达基因进行了
qRT–PCR。结果表明，在应力和非应力条件下，根
系对 SN13 的响应存在质和量的差异，表明 SN13
在逆境中发挥了重要作用。 
亚精胺诱导植物产生耐盐性的机理正在不断

被揭示。CHEN等[50]研究发现，接种淀粉芽孢杆菌

SQR9 能提高拟南芥和玉米的耐盐性；利用不同截
留分子量透析袋对 SQR9分泌的分子进行了分离，
发现亚精胺有助于提高植物耐盐性，SQR9ΔspeB精
胺缺乏突变体无法诱导植物耐盐性；而与谷胱甘肽

(GSH)生物合成途径相关基因的突变，能破坏植物
耐盐性诱导。实时定量 PCR证实，由 SQR9产生的
精胺可导致谷氨酰胺合成酶和谷胱甘肽还原酶基

因表达增加，从而导致谷胱甘肽水平升高，这对清

除活性氧物质至关重要。由 SQR9衍生的精胺也上
调了 nhx1 和 nhx7 的表达，后者将 Na+隔离到液泡

中，并将 Na+从细胞中排出，从而降低离子毒性。可

见，亚精胺有助于诱导植物产生耐盐性，其原因是

它能提高谷胱甘肽(GSH)水平，产生一系列连锁反
应，并提高相关基因表达，最后使植物产生耐盐性。 

根据转录组研究，解淀粉芽孢杆菌某一功能

发挥作用是多种基因上调和下调联合效应引起

的。由此推断，解淀粉芽孢杆菌某种生理功能呈

现是多基因共同协调作用的结果，通过转录组变

化研究解淀粉芽孢杆菌–植物–病原菌之间作用是
一条有效途径。 

3 解淀粉芽孢杆菌基因洗牌与功能变化的

比较蛋白组学分析 

基因组洗牌是基因组工程的重要手段，比较蛋

白组学分析运用于解淀粉芽孢杆菌基因洗牌菌株

功能变化的研究是当前的一个热点。ZHAO 等[51]
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运用比较蛋白质组学分析了检测亲本菌株和基因

组洗牌菌株 FMB38 蛋白表达情况，通过二维电泳
和质谱分析了蛋白质组。通过凝胶成像，检测到解

淀粉芽孢杆菌基因洗牌菌株 FMB38有 51个差异表
达蛋白点，具有 2倍高光斑密度；通过银染和进一
步质谱分析，检测到另外的 46 个蛋白质点。结果
说明，在基因组洗牌突变子中，引起特别表达的 46
个蛋白质点中有 15个与代谢相关，5个与 DNA复
制、重组和修复有关，6 个与转录和后转录修饰有
关，1 个与细胞分泌和信号传导机制有关，3 个与
表面活性素合成相关，2个与能量生产和转换相关，
14 个与其他方面的功能相关。说明通过基因组洗
牌，突变子代谢能力得到提高和改善。ZHAO等[52]

利用基因重组技术提高了原菌株解淀粉芽孢杆菌

ES–2–4的芬荠素产量。经过两轮基因组重组，获得
了 1株高产重组 FMB72菌株，产量增加了 8.30倍；
采用基质辅助激光解吸电离飞行时间质谱法，筛选

出 50个不同表达的斑点(P<0.05)，根据 NCBI数据
库，确定了 44个蛋白斑点；在 44种已鉴定的蛋白
质中，信号蛋白 ComA 和 Spo0A可能在转录水平
上调控芬荠素的合成。可见，通过蛋白组学分析可

以揭示解淀粉芽孢杆菌更多的功能及分子机制。 

4 展望 

结合解淀粉芽孢杆菌多组学分析研究进展，分

析归纳其功能分子机制，包括抗性形成、生物膜形

成、定殖、促生、诱导植物耐盐性等机制。随着多

组学研究深入，其重要功能机理将进一步被阐明。

但要看到，其生理功能不仅依赖于自身基因组，也

受环境(生境)、相关植物病原菌影响。今后的研究
需从两方面入手：①研究其生理功能基因调控网

络，明确功能机制复杂性，使用多组学联合阐明其

分子机理；②研究“解淀粉芽孢杆菌–植物宿主–植
物病原菌”复杂关系，挖掘三者相互作用规律，全
面阐明其生理功能的分子机制。 
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