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摘   要 : 【目的】在对中国传统优势浓香型白酒产业中重要功能微生物华根霉菌株

CCTCCM201021 全基因组测序的基础上, 以生物信息学的方法和手段主要针对真菌毒素

的合成代谢途径及关键基因进行分析, 考察微生物在食品工业应用中的安全性。【方法】

应用 Illumina 平台 Solexa 测序技术对华根霉进行基因组测序, 运用 SOAPdenovo 组装软

件进行拼接, 并进行一系列生物信息分析, 考察根霉素、小孢根霉素及典型丝状真菌毒素

代谢的主要途径及相关基因, 包括 PKS、NRPS 与 PKS-NRPS 混合代谢途径; 萜类化合物

代谢和其他代谢途径等, 判断华根霉是否具有产真菌毒素的潜在危害性。【结果】测序结

果表明华根霉全基因组大小为 45.70 Mb 左右, GC 含量为 36.99%。通过基因预测软件分

析得到基因 17 676 个, 共注释基因 13 243 个。通过进化树与同源基因比较分析, 与目前

基因组测序完成的仅有的 3株接合菌基因组相比, 序列相似性普遍偏低, 与华根霉存在较

为显著的差异, 但同源基因的相似性在 60%左右。代谢分析表明, 华根霉中仅存在较少聚

酮合成、萜类化合物合成途径代谢基因, 存在大量异源物质降解途径基因。【结论】华根

霉基本不具备产目前已知的真菌毒素的关键基因或合成能力, 可以认为其发酵产品是相

对安全的。在酿造过程中, 不仅可作为糖化菌, 在混菌发酵时, 对部分具有抑菌能力的抗

生物质具有降解功能, 是发酵工业中应用的相对安全的重要生产菌。 
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The safety analysis on mycotoxins of Rhizopus chinensis 
based on whole genomic sequences 
WU Rong  WANG Dong  XU Yan*  LI Ming 

(Key Laboratory of Industrial Biotechnology, Ministry of Education, State Key Laboratory of  
Food Science and Technology, Laboratory of Brewing Microbiology and Applied Enzymology,  

School of Biotechnology, Jiangnan University, Wuxi, Jiangsu 214122, China) 

Abstract: [Objective] Based on the bioinformations of the whole genomic sequences, we as-
sessed biosynthetic pathway of mycotoxins and antibiotics in Rhizopus chinensis 
CCTCCM201021, an important fungus isolated from Daqu, a leaven used in the production of 
traditional Chinese liquor. [Methods] The sequencing was done using Solexa sequencing 
technology. The genome was assembled by using SOAP de novo software. Key synthetic 
pathways and genes of rhizoxin and rhizonin, as well as mycotoxins metabolism were ana-
lyzed, including PKS, NRPS and PKS-NRPS hybrid metabolic pathways, terpenoid metabo-
lism and other metabolic pathways. [Results] The genome of R. chinensis has a total size of 
45.70 Mb and a GC content of 36.99%. Compared with the genomes of the Zygomycetes, the 
sequence similarity is low, whereas the similarity of the homologous gene is about 60%. The 
genome differences between Rhizopus and the fungi belonging to the Zygomycete class were 
significant. By the analysis of typical mycotoxins synthesis pathways and genes based on the 
genome data, a few polyketide biosynthetic pathway metabolism and terpenoid metabolism 
genes were found in R. chinensis, but there were great quantity genes of xenobiotics biodeg-
radation pathways. [Conclusion] R. chinensis cannot produce mycotoxins, and its products are 
generally considered as safe. 

Keywords: Rhizopus chinensis, Genome, Mycotoxins, Safety 

丝状真菌在东方传统食品与现代工业发酵中

的应用越来越广泛, 作为生产出发菌株[1−2], 其微

生物安全性越来越受到重视[3−4], 尤其是部分真

菌具有真菌毒素合成能力, 对人体健康存在巨大

隐患。在传统发酵食品生产中, 曲霉(Aspergillus)

和根霉(Rhizopus)是曲中的重要微生物, 所使用

的 菌 种 通常 被 认 为是 安 全 的 , 但 有 些 黄曲 霉

(A. flavus)和红曲霉(Monascus), 鉴于其能产生黄

曲霉毒素[5]和橘霉素[6]而受到争议。 

目前, 已报道的真菌毒素超过 400 多种, 绝

大部分主要由曲霉、麦角菌(Claviceps)、镰刀菌

(Fusarium) 、 青 霉 菌 (Penicillium) 、 葡 萄 穗 霉

(Stachybotrys)和漆斑菌(Myrothecium)所产生[7]。

如曲霉中发现的真菌毒素有黄曲霉毒素[5]、赭曲

霉毒素 A[8]和杂色曲霉素[9]等。而毛霉目中的真菌

通常认为仅具有微弱的产毒性[10]。真菌毒素主要

通过聚酮代谢 PKS (Polyketide synthase)、NRPS

非 核 糖 体 多 肽 合 成 (Nonribosomal peptide syn-

thetase)、PKS-NRPS 混合代谢、萜类化合物代谢、

氨基酸相关代谢等单个或多个途径共同作用合
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成。根霉中已报道的真菌毒素有根霉素 [11−12] 
(Rhizoxin)与小孢根霉素[13](Rhizonin)。根霉素对

绝大多数真核细胞都有很强的抗有丝分裂活性, 

主要通过 PKS 途径合成。小孢根霉素为肝毒素

环肽, 主要通过 NRPS 途径进行合成。研究表

明 [14−15]: 根霉素和小孢根霉素并非由 R. micro-

sporus 产生, 而是由其菌丝体内甚至孢子中的内

共生菌(Endofungal bacteria) Burkholderia 属菌所

产生[15]。Jennessen 等[16]检测了多种根霉菌产根霉

素与小孢根霉素的能力 , 在 R. oligosporus 和

R. chinensis 中都未检测到, 但仍不能排除具有产

毒素的潜在可能性。 

食品安全传统上主要通过对可能的有害物质

分别进行针对性仪器检测分析进行考察, 存在多

指标、对未发现或未检测物质无法做出鉴定等缺

点。随着基因组测序手段的进步, 基因组学在食

品安全的应用也越来越广泛[17−18], 为我们从根本

上判断微生物潜在危害和安全性提供了可能, 可

在基因组层面对生产菌可能存在的毒素代谢途

径进行全面分析进而判别其安全性。日本研究者

通过米曲霉基因组的分析, 根据黄曲霉毒素代

谢途径与功能基因簇的研究发现, 米曲霉不具

备合成黄曲霉毒素的能力, 进而说明了其安全

性[19]。在乳品产业中[20], 对重要生产菌株以及病

原菌等进行基因组解析, 可方便快捷、系统全面

的检测食品中可能存在的病原菌和毒素合成关

键基因。由于目前针对丝状真菌的研究尚存在各

种问题, 对传统酿造工业中应用较广的根霉等接

合菌纲丝状真菌的了解相对较少, 目前仅对米根

霉 (Rhizopus oryzae RA 99-880) 、 布 拉 克 须 霉

(Phycomyces blakesleeanus NRRL1555)和卷枝毛

霉(Mucor circinelloides CBS 277.49)完成了基因

组解析, 尚缺少较深入的分析研究。 

华根霉(Rhizopus chinensis)是中国传统酿造

过程中分离得到的, 特别是白酒大曲中的重要功

能菌, 经过数百年的应用实践, 一般认为是安全

的。本研究通过对华根霉基因组测序及数据分析, 

针对目前已知的其可能产生或典型的真菌毒素

主要代谢途径, 在基因组信息的基础上进行安全

性考察, 确定其是否具有产真菌毒素的潜在能

力, 进而验证其安全性, 为安全使用微生物提供

科学依据。 

1  材料与方法 

1.1  材料和设备 
菌株: 华根霉 Rhizopus chinensis CCTCCM 

201021, 中国著名浓香型白酒大曲中分离, 并广

泛用于浓香型白酒的生产中。 

1.2  实验方法 
1.2.1  基因组提取制备: 通过对液态培养获得的

华根霉液氮研磨进行破壁, 酚仿抽提法进行全基

因组提取, 达到测序要求后进行送样测序。 

1.2.2  全基因组数据: 华根霉先后委托深圳华大

基因研究院与上海生物信息技术研究中心应用

Illumina 平台 Solexa 测序技术进行 Pair-end 结合

Mate-pair 的方法对华根霉进行基因组测序。运用

SOAPdenovo 组装软件对 Reads 数据进行组装, 

利用 Reads 的 Mapping 信息, 对软件组装结果进

行补洞、单碱基校对。获得的 Scaffold 序列进行

生物信息分析(数据公布: http://medsino-test.scbit. 

org/rhizopus/geneBrowse.do); 其他菌基因组获取

来自 NCBI 数据库与 Broad Institute 和 DOE Joint 

Genome Institute 网站公布数据。 

1.2.3  基因预测与注释: 通过 Augustus 软件与

GeneMark 分别对测序后拼接片段进行基因预测

与编码区分析, 预测基因序列与各数据库(NR、

PFAM、CDD、KEGG、COG、SwissProt 和 TrEMBL)

进行比对, 获得相应的功能注释信息。 

1.2.4  进化树分析: 利用 NCBI 数据库中接合菌

纲与子囊菌纲部分丝状真菌线粒体序列中细胞
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色素 b (Cytochrome b, cyt b)基因, 运用 MEGA 

5.0 软件进行 N-J 法(Neighbor-Joining)分析, 构建

进化树。 

1.2.5  全基因组比较: 利用 MUMmer 工具包中

Mummer 程序将华根霉与其他菌的全基因组进行

比较分析。 

2  结果与讨论 

2.1  华根霉基因组序列基本特征及初步分析 
2.1.1  华根霉全基因组测序拼接结果与注释信

息: 通过 Illumina 平台 Solexa 测序后拼接获得的华

根霉基因组初步信息, 其基因组大小在 45.70 Mb

左右, GC 含量为 36.99%, 对目前所得的数据进

行质量分析发现其基因组覆盖率为 99.64%。使用

Augustus 软件与 GeneMark 分别对测序后拼接片

段进行基因预测与编码区分析, 共预测得编码基

因 17 676 个(表 1)。预测基因序列转换成蛋白序

列与多个数据库(NR、PFAM、CDD、KEGG、COG、

SwissProt 和 TrEMBL)进行比对, 获得相应功能

注释信息, 最终注释基因 13 243 个。 

与其他近源接合菌基因组基本信息相比较, 

R. chinensis 在基因组大小、GC 含量和预测编码

蛋白数量等方面与 R. oryzae 较为相近。在序列相

似性上普遍偏低, 同目前所测得全基因组的接合

菌之间存在的差异明显, 对全基因组拼接的借鉴

意义较小。而同源基因所占比例均在 60%左右, 

对基因功能注释有一定帮助。 

2.1.2  系统发育进化树分析: 由于 R. chinensis 所

在的根霉属乃至接合菌纲中, 仅 3 株菌的基因组

解析完成, 且分布在不同种间, 为分析华根霉与

上述 3 株接合菌间的近源性, 进一步通过构建系

统发育树进行分析。细胞色素 b 因其具有母系遗

传、无重组、在线粒体基因组中进化速度适中, 种

内相对保守, 种间差异较大等特点[21], 适合种内

到种间的分析, 常应用于真菌的鉴定、分类与系

统发育研究。以细胞色素 b 基因比较分析, 运用

N-J 法(Bootstrap 1 000)构建华根霉等接合菌分子

系统发育树(图 1)。从分析结果来看, 华根霉与上

述 3 株接合菌存在的差异较明显, 其中与米根霉

R. oryzae 较为接近, 而与之前报道的真菌毒素产

生菌宿主菌 R. microsporus 聚为一支, 为 R. mi-

crosporus 变种。 

与目前研究较多的曲霉属丝状真菌相比较, 

根霉基因组解析情况与研究存在较大差距。从一

定程度上, 华根霉的基因组解析为进一步加深对

接合菌纲丝状真菌的理解具有重要价值, 也为

其中的未知功能基因与代谢基因组开矿提供了

支持。 
 

表 1  华根霉及其他近源接合菌基因组基本特征比较 
Table 1  Basic information of the assembled genomes of Rhizopus chinensis and other  

fungi belonging to the Zygomycete class  

菌株 
Strain 

基因组大小
Genome size 

(Mb) 

GC 含量 
GC content 

(%) 

蛋白编码基因(个)
Protein-coding 

genes  

覆盖率 
Query cov-
erage (%) 

同源基因
Homology 
gene (%) 

Phycomyces blakesleeanus NRRL1555 55.86 32.61 16 528  9.09 57.79 

Mucor circinelloides CBS 277.49 36.58 42.17 11 719  3.01 65.87 

Rhizopus oryzae RA 99-880 46.09 35.60 17 459 11.04 64.68 

Rhizopus chinensis CCTCCM201021 45.70 36.99 17 676 － － 

注: Query coverage: Query 华根霉序列的平均覆盖率; Homology gene: Query 华根霉编码基因, Coverage >60%的基因所占比例. 
Note: Query coverage: The sequence coverage by querying the sequence of R. chinensis; Homology gene: The percentage of homol-
ogy gene by querying the genes of R. chinensis and coverage >60%. 
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图 1  通过 MEGA N-J 法构建的真菌分子系统发育树 

Fig. 1  Molecular phylogenetic tree of fungi constructed by Neighbore-Joining method of MEGA 
注: ●: Rhizopus chinensis 也称为 Rhizopus microsporus var. microsporus; ○: 接合菌纲中基因组已测序菌株. 最后括号内为序列

GenBank 登录号. 
Note: ●: Rhizopus chinensis also named Rhizopus microsporus var. microsporus; ○: The genome of fungi belonging to the Zygomy-
cete class that sequenced and assembled. The serial numbers in the brackets are gene sequence accession numbers in GenBank. 
 
2.1.3  基因功能 COGs 分类: 对华根霉基因功能

进行初步分析, 选择利用 COGs 进行基因注释与

功能分类, 共注释基因 10 634 个, 可分为 24 个功

能组(图 2), 其中预测为一般功能基因分组最多。 

其中涉及复制重组和修复、转录、翻译, 核

糖体结构和生物合成、信号传导机制、翻译后修

饰, 蛋白翻转和分子伴侣、氨基酸运输与代谢、

碳水化合物转运与代谢的注释基因数相对较多, 

在 590−920 之间。碳水化合物和氨基酸的转运及

代谢相关的基因也较为丰富, 如在碳源代谢中, 

存在淀粉代谢途径, 这与其作为糖化菌的功能相

关。其中也存在部分预测基因未有匹配结果, 有

20.0%以上的基因功能不能确定 , 匹配性较差; 

2.7%的基因功能未知, 所具备的生理功能目前了

解尚不清楚。而在次级代谢中, 存在较多的降解

途径, 主要涉及对芳香族类化合物、萜烯类化合

物等, 这与白酒酿造中丰富的风味物质形成可能

相关。 

2.2  华根霉真菌毒素相关的安全性分析 
虽然目前已报道的真菌毒素有 400 多种, 但

许多毒素具有相同或近似的关键合成途径及基

因。真菌毒素合成途径主要有 PKS、NRPS、

PKS-NRPS 混合代谢、萜类化合物代谢、氨基酸

相关代谢等, 通过对这些途径及关键基因的分

析, 可以从根本上了解微生物合成真菌毒素的潜

在可能性。基于华根霉基因组分析与基因注释结

果, 分析了根霉毒素和主要典型真菌毒素的关键

合成途径及基因(表 2)。 
2.2.1  聚酮代谢与非核糖体多肽类真菌毒素合

成途径及基因分析: PKS 途径、NRPS 途径与

PKS-NRPS 混合代谢是大多数真菌毒素合成中的

关键代谢途径。在曲霉中, 绝大多数真菌毒素均 
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图 2  华根霉预测基因 COGs 功能分类 

Fig. 2  COGs functional classification of Rhizopus chinensis 
 

是通过这些代谢途径提供前体骨架物质, 经催化

修饰后进行合成的, 如黄曲霉毒素[22]、杂色曲霉

素[23]等真菌毒素的前体物质都是由 PKS 途径合

成。在 Aspergillus oryzae 中发现 PKS-NRPS 是环

匹阿尼酸(Cyclopiazonic acid, CPA)生物合成的关

键途径[24]。 
在中国传统酿造工业中, 部分红曲霉产生橘

霉素的代谢途径及基因已经比较清楚, 也主要通

过 PKS 途径进行合成[25]。而目前在根霉中发现的

真菌毒素也是由 PKS 途径和 NRPS 途径合成产

生的[14−15]。表 2 中根据典型真菌毒素主要合成途

径与基因对华根霉 R. chinensis 基因组进行了分

析。R. chinensis 基因组注释信息与细菌、真菌中

已报道的真菌毒素关键合成酶的比对与注释结

果表明 , PKS 及 PKS-NRPS 混合代谢途径中

R. chinensis 基因组未有相关基因匹配和基因注释

信息, 可以认为 R. chinensis 中不存在 PKS 及

PKS-NRPS 混合代谢合成的相关基因及代谢途

径。对于 NRPS 途径, 仅注释到部分铁运载体合

成途径中所需的少量 NRPS 相关基因 , 表明

R. chinensis 基本不存在该类物质的合成能力, 这

一结果与 Jennifer Jennessen 等[16]的实验结果相一

致, 基本可以解释多株 R. chinensis 未检测到真菌

毒素的原因。 
有 报 道 称 根 霉 素 、 小 孢 根 霉 素 是 由 根 霉

R. microsporus 内共生菌 Burkholderia 属菌所产生

的[15], 而在根霉属[14](Rhizopus spp.)、丛枝菌根真

菌(Arbuscular mycorrhizal fungus, AMF)如球囊

霉属[26](Glomus spp.)中, 都有存在内共生细菌的

报道。为进一步确定在 R. chinenisis 中是否与

R. microsporus 一样, 也存在具真菌毒素生产能力

的内共生菌, 通过对基因组拼接数据测序深度与

GC 含量关联分析(图 3), 以此考察在测序数据中

是否存在其他生物基因序列的污染, 进而判断在

R. chinenisis 基因组测序数据中是否存在内共生

菌基因序列。 
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表 2  典型真菌毒素主要合成途径与基因及其与华根霉基因组比对结果 

Table 2  The comparison of typical mycotoxins synthesis pathways and genes with the genome of Rhizopus chinensis
华根霉基因组 

Rhizopus chinensis 
genome 真菌毒素 

Mycotoxin 

主要来源(微生物) 
Related microorgan-

ism 

关键合成途径
Key biosynthetic 

pathway 

关键基因 
Key genes 

涉及基因数
The number 

of genes 
involved in 
biosynthesis

注释基因数 
The number 
of key bio-
synthetic 
pathway 

genes 

比对结果 
BLAST 
result 

注释结果
Annota-

tion result

Rhizonin 
Rhizopus 
(Burkholderia 
endofungorum) 

NRPS 未知 未知 未知 − 2 

Aflatoxin Aspergillus flavus PKS aflC/pksA/pksL1 30 32 − 0 

Sterigmatocystin Aspergillus nidulans PKS stcA/pksst 24 27 − 0 

Fumonisin Fusarium spp. PKS FUM1 16 未知 − 0 

Versicolorin A Aspergillus flavus PKS aflC/pksA/pksL1 14 32 − 0 

Citrinin Monascus purpureus PKS pksCT 6 未知 − 0 

PKS rhiC-rhiJ 7 − 0 
Rhizoxin 

Rhizopus 
(Burkholderia 
rhizoxinica) 

Hybrid 
PKS-NRPS rhiA, rhiB 

9 
2 − 0 

Cyclopiazonic 
acid Aspergillus oryzae Hybrid 

PKS-NRPS pks-nrps/cpaA 7 2 − 0 

Trichothecenes Fusarium spp. Terpenoid Me-
tabolism Tir5, Tri1-Tri16 16 未知 − 28 

Austinol Aspergillus nidulans Meroterpenoids 
(PKS-Terpenoid)

ausA, 
ausB-ausN 14 27+18 − 0+28 

Dehydroaustinol Aspergillus nidulans Meroterpenoids 
(PKS-Terpenoid)

ausA, 
ausB-ausN 14 27+18 − 0+28 

注: 涉及基因数: 该真菌毒素完整合成的所涉及相关基因数; 注释基因数: 该真菌毒素关键合成途径在主要来源微生物基因

组中的注释基因数; 比对结果: 华根霉基因组与该真菌毒素关键合成途径中基因的比对结果(“−”表示未有匹配); 注释结果: 

华根霉全基因组注释中可能涉及该真菌毒素关键合成途径的基因数. 
Note: The number of genes involved in biosynthesis: The number of genes involved in the whole patway of mycotoxin biosynthesis; 
The number of key biosynthetic pathway genes: The number of annotated genes belonging to the key biosynthetic pathway of my-
cotoxin in the related microorganism; BLAST result: The result of BLAST searching against the key biosynthetic pathway genes (“−” 
no hit); Annotation result: The number of the key biosynthetic pathway genes in the genome annotation of R. chinensis. 
 

根据测序深度与 GC 含量关联分析的数据分

布结果, 可将数据进行大致分离后单独分析。图

3 的分析结果显示, 根据 GC 含量和覆盖率数据

可划分为 4 部分, 分布在 A、B、C、D 4 个区域, 
其中主要有 3 组数据。这与在无污染的单菌种全

基因组测序数据结果并不一致, 表明可能存在其

他基因组测序数据。经过分析, A 区域分布数据主

要为华根霉基因组拼接数据, 占 95%以上。B 区

域中的数据推测可能为 R. chinenisis 中的内共生

菌基因组测序数据。C 区域的数据 GC 含量较低, 

分析可能是由于大量重复序列或是其他低 GC 含

量的内共生菌基因组带入所引起的。 

结果表明, 在 R. chinenisis 基因组数据分布

中 , 可 能 存 在 其 他 微生 物 基 因组 。 进 一步 以

R. oryzae 基因组数据为参照, 将各部分数据分别

与 Burkholderia rhizoxinica 、 B. multivorans 、

B. pseudomallei、B. vietnamiensis 和 B. cenocepacia 

5 个 Burkholderia 菌(NCBI)全基因组进行对比分

析。结果表明在 R. chinenisis 和 R. oryzae 中都且

仅存在少量低相似度序列。由此可知, 虽然在中 
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图 3  华根霉拼接数据测序深度与 GC 含量关联分析 
Fig. 3  Correlation analysis between sequencing depth 
and GC content of Rhizopus chinensis assembly data 
 
国传统大曲白酒生产过程中, 长年的混种发酵与

驯化可能使 R. chinenisis 中存在某种内共生菌, 

但 不 存 在 具 真 菌 毒 素 生 产 能 力 的 内 共 生

Burkholderia 菌。 
2.2.2  萜类化合物代谢合成真菌毒素的途径分析: 
在真菌的萜类化合物代谢过程中, 能产生多种真

菌毒素 , 如单端孢霉烯族毒素 (Trichothecenes)

等。此类毒素主要是由 Fusarium、Stachybotrys

和 Myrothecium 等属真菌所产生。目前报道的

单端孢霉烯族毒素有近 200 种, 该类真菌毒素

的合成主要通过萜类化合物代谢合成前体物

质, 经法尼基焦磷酸环化生成 Trichodiene 后, 

由多个专一性 C15 细胞色素 P450 单加氧酶和

乙酰转移酶等合成酶及相关调控和转运蛋白

进行合成[27]。 

通过对 R. chinenisis 基因组次级代谢部分

KEGG 注释结果进行分析(图 4), 考察其是否具有

该类物质合成能力。对萜类化合物合成途径的分

析发现: 华根霉基因组中在萜类化合物代谢中共

注释到基因 168 个, 其中注释到有关萜类化合物

降解的基因 123 个, 而在该类物质合成途径中注

释到的基因相对较少, 仅注释到 36 个, 且分布在

多个代谢途径中, 仅在萜类物质骨架结构的真菌

甲羟戊酸合成途径中注释到相对完整的代谢途

径基因, 共 28 个(表 2)。 
 

 
图 4  主要次级代谢途径中 KEGG 所注释基因数(注释基因数>10) 

Fig. 4  The mainly secondary metabolic pathways in KEGG annotated results 
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但是进一步将已报道的该类毒素合成相关酶

蛋白序列同 R. chinenisis 基因组预测编码蛋白进

行比对发现, 虽然在 R. chinenisis 基因注释中存

在后修饰相关的单加氧酶和乙酰转移酶等合成

酶, 多为甾醇、泛醌、类固醇等系列次级代谢产

物的相关合成酶, 但与毒素合成相关的关键酶蛋

白序列存在较大差异, 未有匹配结果, 不能对骨

架物质进行特异性后修饰, 可认为不具有合成该

类物质的能力。对于混合代谢途径, 由于 PKS 途

径的缺失, 也不可能进行该类物质的合成。 

此外, 虽然 R. chinenisis 存在萜类化合物合

成途径的功能基因相对较少, 而萜类物质的降解

途径相对完整, 能够对香叶醇、柠檬烯与蒎烯进

行特异性降解。作为中国传统白酒酿造中的重要

生产菌, 在长时间的开放体系, 多菌种发酵过程

中驯化与选择, 华根霉对一些具有抑菌作用的萜

类物质具有降解能力, 而本身不具备其合成能

力。可见, 在发酵过程中, 华根霉不仅作为糖化

菌, 且在混菌生长时对抑菌物质具有降解作用, 

可维持多菌种间的生长与代谢。 

2.2.3  其他次级代谢分析: 在其他次级代谢中

(图 4), R. chinenisis 还存在大量生物异源物质降解

途径, 尤其是对芳香族化合物如 1-甲基萘、2-甲

基萘、萘和蒽等。而其中完整的细胞色素 P450

药物代谢与异源物质代谢是药物代谢过程中的

关键酶。相对来说, 华根霉不具备产青霉素、链

霉素、新生霉素等抗生素的能力, 其合成代谢中

仅注释到个别的基因与酶, 没有完整的代谢通

路。这与华根霉应用于中国白酒生产, 在开放体

系多菌种混种发酵的实际情况相符, 对其他细菌

等不具备抗生抑菌作用。 

真菌毒素的代谢过程中, 还有部分真菌毒素

是由氨基酸合成或参与合成的。在有些情况下, 

则 是 多 个 代 谢 途 径 协 同 作 用 的 结 果 , 如

Aspergillus ustus 和 A. terreus 中的 Austin[28]与

Austinol[29]是由聚酮代谢同萜类化合物代谢混合

作用产生的。真菌毒素的产生还存在其他一些合

成途径, 但绝大部分是由以上几类代谢途径单个

作用或多个相互作用产生的。通过以上的分析可

以发现, 在 R. chinenisis 中, 不存在典型真菌毒素

合成的完整代谢途径, 缺少其合成能力, 相反对

该部分有毒物质可能具有降解能力。 

3  结论 

通过对 R. chinenisis 进行全基因解析, 其基

因组大小为 45.70 Mb, GC 含量为 36.99%, 初步

注释基因 13 243 个, 并存在大量未知功能基因。

通 过 基 因注 释 信 息与 特 异 序列 比 对 可知 , 在

R. chinenisis 中, 不存在目前已报道的根霉毒素

和典型真菌毒素关键代谢途径。本研究利用全基

因组信息从根本上分析华根霉产毒素的潜在能

力, 验证了该菌株在这方面的安全性。 

同时, 华根霉在次级代谢中, 缺少抗生素等

抑菌物质的代谢合成能力, 存在较为完整的生物

异源物质降解途径, 对具有毒性的芳香族化合物

具有潜在降解能力。在白酒生产过程中, 不仅可

作为糖化菌, 且在混菌发酵时, 对具有毒性的抑

菌物质具有降解功能, 促进菌种的正常生长与

代谢, 是发酵工业中应用的相对安全的重要生

产菌。 
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