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黑木相思根瘤菌的系统发育分析及其结瘤效果研究 
朱亚杰  陆俊锟  康丽华*  王胜坤  江业根 

(中国林业科学研究院 热带林业研究所  广东 广州  510520) 

 
 

摘  要：【目的】针对采集自福建、广东的 34 株黑木相思根瘤菌进行分类研究，进一步确定其分

类地位，丰富我国黑木相思根瘤菌种质资源。【方法】对选取的 34 株菌株测定了 16S rRNA 基因、

持家基因 atpD 和 glnII 序列，以 14 株菌为代表菌株分析其系统发育情况。而且选取了部分菌株

进行结瘤实验。【结果】16S rRNA 基因以及持家基因 atpD 和 glnII 的系统发育分析结果与 16S 
rRNA PCR-RFLP 分型结果基本一致，14 株代表菌株被分为 10 个不同的类群，其中有 2 个群组

属于中慢生根瘤菌属(Mesorhizobium)，其余群组属于慢生根瘤菌属(Bradyrhizobium)。结瘤试验证

明，相关的供试根瘤菌能与黑木相思、银合欢、南洋楹和网脉相思结瘤共生，显示出较广的宿主

范围，且对黑木相思和银合欢的促生效果较明显。【结论】研究发现黑木相思根瘤菌具有丰富的

遗传多样性和共生多样性。 
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Phylogenetic analysis of rhizobia nodulating with 
Acacia melanoxylon R. Br. and their nodulation 

effect on several woody legume plants 
ZHU Ya-Jie  LU Jun-Kun  KANG Li-Hua*  WANG Sheng-Kun  JIANG Ye-Gen 

(Research Institute of Tropical Forestry, Chinese Academy of Forestry, Guangzhou, Guangdong 510520, China) 

Abstract: [Objective] Thirty four strains isolated from the root nodules of Acacia melanoxylon R. Br. 
in Fujian and Guangdong were studied about the taxonomic position in order to abundant germplasm 
resources of rhizobia. [Methods] 16S rRNA genes and housekeeping genes (atpD and glnII) of all 34 
strains were sequenced, 14 type strains of which were used to perform phylogenetic analysis. 
Furthermore, some representative strains were chosen to perform nodule experiment. [Results] The 
results of phylogenetic analysis of 16S rRNA genes and housekeeping genes (atpD and glnII) were 
mostly in agreement with which of 16S rRNA PCR-RFLP. And 14 type strains were divided into 10 
groups, 2 of which belonged to Mesorhizobium and the others were Bradyrhizobium. In addition, 
nodule experiment suggested that the tested strains have a large rang of hosts because they could 
nodulate with A. melanoxylon, Leucaena leucocephala, Albizia falcataria and Acacia aneura. 
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Moreover, the growth promoting effect of these stains was significant when inoculated on A. 
melanoxylon and L. Leucocephala. [Conclusion] This study illustrated genetic and symbiotic diversity 
of rhizobia isolated from the root of A. melanoxylon. 

Keywords: Acacia melanoxylon, Rhizobia, 16S rRNA genes, atpD, glnII, Nodulation 

全球的豆科植物种类繁多，约 750 属，20 000
种，主要包括云实亚科(Caesalpinioideae)、蝶形花亚

科(Papilionoideae)和含羞草亚科(Mimosoideae)[1]。多

数豆科植物能与根瘤菌形成结瘤共生体，产生固氮

作用，为宿主植物提供充足的氮源。以往关于根瘤

菌的研究主要针对蝶形花亚科中的农作物和牧草，

如花生 (Arachis hypogaea Linn.)[2]、大豆 [Glycine 
max (L.) Merr.][3]、毛苜蓿(Medicago edgeworthii 
Sirj.)[4]等。近年关于木本豆科植物根瘤菌研究逐渐

增多 [5]；徐开未等 [6]研究了四川攀枝花的银合欢

(Leucaena leucocephala)根瘤菌遗传多样性；Zhou
等[7]发现了刺槐中慢生根瘤菌新种(Mesorhizobium 
robiniae)；还有针对马占相思(Acacia mangium)[8]、

厚荚相思 (Acacia crassicapa)、卷荚相思 (Acacia 
cincinnata)[9]和台湾相思(Acacia confusa)[10]等南方

速生树种根瘤菌的遗传多样性研究。 
黑木相思(Acacia melanoxylon R. Br.)是原产于

澳大利亚的高大乔木，属于含羞草亚科(Mimosaceae)

金合欢属(Acacia)[11-12]。它不仅是材质优良的家具材 

料，而且对寒冷、干旱、贫瘠等恶劣条件有较强的

抗逆性，还能与根瘤菌形成固氮共生体，改良土

壤[13-14]，具有很高的经济价值和社会生态效益。目

前，黑木相思在我国福建南部、广西南部、广东和

海南等地大面积种植[15]。但是关于黑木相思根瘤菌

的研究较少，本课题组[16]在 2012 年采用 16S rRNA 

PCR-RFLP 方法将分离自广东、江西、福建等 15 个

地点的174株根瘤菌分为了9个16S rRNA PCR-RFLP

类型。为了进一步确定这些根瘤菌的分类地位以及

验证新种群的存在，丰富黑木相思根瘤菌的种质资

源，本研究选取了 34 株供试菌株，测定了其 16S 

rRNA 基因以及持家基因(atpD 和 glnII)序列，并对

部分菌株侵染不同宿主的结瘤效果进行了研究。 

1  材料与方法 

1.1  材料 
1.1.1  供试菌株：选取了分离自福建省永安市、漳

州市，广东省增城市、梅县和惠州市等 5 个地区的

34 株菌，见表 1。 
 

表 1  供试菌株及其来源 
Table 1  The tested stains and their origins 

供试菌株 
Tested strains (RITF-) 

宿主 
Host 

采样地点 
Locations of collection 

16S rRNA PCR-RFLP 类型

16S rRNA PCR-RFLP type

522 Acacia melanoxylon Tree VS04 

651, 661, 671, 681 Acacia melanoxylon Tree VX02 

Mei County, Guangdong Province 

1102, 1109, 1118, 1112, 1115 Acacia melanoxylon Zhongxi forest farm in Zhangzhou 
City, Fujian Province 

1323, 1328, 1324, 1432, 1431 Acacia melanoxylon Tree YL01 Nursery in Zengcheng City, 
Guangdong Province 

1551, 1552, 1554, 1556, 1542 Acacia melanoxylon Tree YL03 

1657, 1658, 1656, 1653, 1654, 
1623, 1612, 1624, 1632 

Acacia melanoxylon Tree YL04 

Yong’an City, Fujian Province 

D[16] 

742, 721 Acacia melanoxylon Tree KZ01 Huizhou City, Guangdong Province B[16] 
1214, 1215, 1217 Acacia melanoxylon Nursery in Zengcheng City, 

Guangdong Province 
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1.1.2  仪器：PCR 扩增仪(GeneAmp® PCR System 
9700)，Applied Biosystems 公司；DYY-60 型电泳仪，

北京市六一仪器厂；ZF-258 全自动凝胶成像分析系

统，上海嘉鹏科技有限公司。 

1.1.3  试剂：细菌基因组 DNA 提取试剂盒购自天

根生化科技有限公司；PCR 扩增试剂、引物合成及

序列测定，上海生工生物工程技术服务有限公司。 

1.2  培养基和根瘤菌纯化 
根瘤菌采用的 YMA 培养基，纯化和保存方法

均参照文献[16]。 

1.3  DNA 提取 
供试菌株总 DNA 用 TIAN GEN 的细菌基因组

DNA 提取试剂盒提取。电泳仪检测 DNA 的浓度和

纯度。符合要求后，−20 °C 保存 DNA 溶液。 

1.4  16S rRNA 基因、持家基因(atpD 和 glnII)
扩增反应及系统发育分析 

16S rRNA PCR 引物采用通用引物 (27F 和

1492R)[17]。反应体系和反应条件参照文献[16,18]。 
持家基因 atpD 和 glnII 的 PCR 扩增引物[19]、

反应体系及反应条件见表 2。两个持家基因的扩增

长度分别为 528 bp 和 678 bp。 
基因 PCR 扩增产物检测合格后，由上海生工生

物工程技术服务有限公司测序。将测序结果输入

GenBank，通过 BLAST 程序在线比对，下载与待

分析序列相近的已知菌株序列，然后用 MEGA 5.2
软件构建系统发育树，Bootstrap 为 1 000。 

1.5  回接和交叉结瘤试验 
用半封闭试管法[20]进行回接和交叉结瘤试验。

回接苗木采用黑木相思组培苗；交叉结瘤采用的豆

科树种为银合欢、南洋楹和网脉相思。苗木生长基

质为 1×105 Pa 灭菌 45 min 的蛭石：珍珠岩混合物

(1:1，体积比)。参照文献[21]浓硫酸处理种子。 

每株试验苗木接种菌液为 5 mL。接种和未接种

的苗木培养在中国林业科学研究院热带林业研究

所的温室中，培育周期为 3 个月。收获后，观察苗

木结瘤情况，并测定植株的结瘤数和生物量。采用

SPSS 18.0 的多重比较法对数据进行差异显著性分

析，所有数据均为平均值±标准差。 

2  结果与分析 

2.1  16S rRNA 基因序列系统发育树构建 
根据测定的 34株根瘤菌的 16S rRNA基因序列

和 16S rRNA-RFLP 结果，本研究仅选取其中 14 株

菌株为代表菌株用 MEGA 5.2 软件的邻接法

(Neighbor-Joining method)模型构建系统发育树，如

图 1 所示。 

从系统发育树中我们发现，供试菌株 RITF661、

RITF1556、RITF1658、RITF1432、RITF1542 等具

有相同的 16S rRNA 基因序列，与参比菌株

Bradyrhizobium ganzhouense RITF806T 的相似性最

高，为 100%。供试菌株 RITF1109、RITF1115、

RITF1217、RITF1328 和 RITF1623 彼此间的 16S 

rRNA 基因序列相似性为 100%，并与参比菌株 B. 

ganzhouense RITF806T 和 Bradyrhizobium rifense 

CTAW71T 分别有 99.9%和 99.8%的序列相似性。菌

株RITF522和RITF1632与参比菌株B. ganzhouense 
 

表 2  持家基因引物、反应体系及反应条件 
Table 2  The primers of the housekeeping genes, reaction system of PCR and PCR procedures 

目的基因 
Target genes 

引物 
Primers (5′→3′)  

PCR 反应体系 
Reaction system of PCR (50 μL) 

PCR 程序 
PCR procedure 

atpD atpD 225F GCTSGGCCGCATCMTSAACGTC 

 atpD 782R GCCGACACTTCMGAACCNGCCTG

95 °C 4 min; 94 °C 1 min,
58 °C 1 min, 72 °C 1 min,
30 cycles; 72 °C 10 min 

glnII glnII 12F YAAGCTCGAGTACATYTGGCT 

2×PCR master mix 25 μL;  
Primer F (10 μmol/L) 1.5 μL;  
Primer R (10 μmol/L) 1.5 μL; 
DNA template 1 μL; 
ddH2O 21 μL 

 glnII 689R TGCATGCCSGAGCCGTTCCA  

95 °C 4 min; 94 °C 1 min,
55 °C 1 min, 72 °C 1 min,
30 cycles; 72 °C 10 min 
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RITF522 (JQ697570)
RITF1217 (JQ796673)
RITF1623 (JQ697657)
RITF1328 (JQ697614)
RITF1115 (JQ796672)
RITF1109 (JQ697598)
RITF661 (JQ697580)
RITF1556 (JQ697634)
RITF1658 (JQ697642)
RITF1542 (JQ697631)
RITF1432 (JQ697623)

RITF1632 (JQ697660)
Bradyrhizobium ganzhouense RITF806T (JQ796661)

Bradyrhizobium cytisi CTAW11T (EU561065)
Bradyrhizobium rifense CTAW71T (EU561074)
Bradyrhizobium betae PL7HG1T (AY372184)
Bradyrhizobium diazoefficiens USDA 110T (AB909430)
Bradyrhizobium yuanmingense NBRC 100594 (AB509380)

Bradyrhizobium canariense BTA-1T (AJ558025)
Bradyrhizoibum daqingense CCBAU 15774T (KJ184551)
Bradyrhizobium liaoningense CCBAU 83689T (EU145990)

Bradyrhizobium arachidis CCBAU 051107T (HM107167)
Bradyrhizobium huanghuaihaiense CCBAU 23303T (HQ231463)

Mesorhizobium gobiense CCBAU 83330T (EF035064)
Mesorhizobium tianshanense USDA 3592T (AF041447) 

Mesorhizobium opportunistum WSM2075T (AY601515)
Mesorhizobium amorphae ACCC 19665T (AF041442)
Mesorhizobium huakuii CCBAU 2609T (FJ491264)

Mesorhizobium abyssinicae AC98cT (GQ847896)
Mesorhizobium shonense AC39aT (GQ847890)

Mesorhizobium hawassense AC99bT (GQ847899)
RITF721 (JQ697664)
RITF1215 (JQ697673)
Mesorhizobium plurifarium LMG 11892T (Y14158)

Herbaspirillum seropedicae NBRC 102524 (NR 114142)

 
图 1  供试菌株 16S rRNA 基因系统发育树 

Figure 1  Phylogenetic tree of 16S rRNA gene sequences of the tested strains 
注：括号内为 GenBank 登录号；自展值为 1 000；可信度>50%的显示在分支上；比例尺代表碱基替换数. 
Note: GenBank accession numbers are shown in the parentheses. Bootstrap was 1 000. Bootstrap confidence levels greater than 50% are 
indicated at the inter nodes. The scale bar indicates 2% represents nucleotide substitutions per site. 
 
RITF806T 的相似性为 99.8%。这些数据说明上述这

些供试菌株在属分类上应属于慢生根瘤菌属

(Bradyrhizobium)。 
供试菌株 RITF721 和 RITF1215 之间的 16S 

rRNA 基 因 序 列 相 似 性 为 99.9% ， 且 与

Mesorhizobium plurifarium LMG 11892T 的相似性最

高，它们应属于中慢生根瘤菌属(Mesorhizobium)。 

综上所述，在属分类水平上，供试菌株的 16S 

rRNA 基因系统发育分析的结果，与之前的 16S 

rRNA PCR-RFLP 聚类结果基本一致，但仍有部分

差异，如菌株 RITF1217 的 16S rRNA PCR-RFLP 分

型为 B 类，但是 16S rRNA 分类则属于慢生根瘤菌

属(Bradyrhizobium)。 
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2.2  持家基因(atpD 和 glnII)部分序列建树分析 
对代表菌株的持家基因(atpD和 glnII)序列构建

单基因系统发育树，发现菌株在属水平上分类与

16S rRNA 基因和 16S rRNA-RFLP 结果基本一致，

但是单基因之间的系统发育结果在种水平差异较

大。所以，本研究采用最大似然数法(Maximum 
likelihood method)对 atpD 和 glnII 的串联序列进行

系统发育分析，如图 2 所示。 
结果表明，代表菌株主要可以分为 10 个不同

新类群，属于慢生根瘤菌属(Bradyrhizobium)的有 8
个群组：群 1 为菌株 RITF661，与参比菌株

Bradyrhizobium arachidis CCBAU 051107T的相似性

均为 94.9%。群 2 包括菌株 RITF1109 和 RITF1115，

它们具有相同的持家基因序列；群 3 有菌株

RITF1328 和 RITF1623，二者之间的序列相似性为

100%；且群 2 和群 3 都与参比菌株 Bradyrhizobium 

diazoefficiens 的相似性最高，为 95.0%。群 4 包括

菌株 RITF1556 和 RITF1658，两株菌的持家基因序

列基本一致，与参比菌株 B. rifense CTAW71T 的相

似性是 95.9%。菌株 RITF 522、RITF 1542、RITF1632

分别代表群 5、群 6、群 7，与参比菌株 B. rifense 

CTAW71T 的相似性分别为 94.9%、97.0%和 96.2%。

而菌株 RITF1432 与参比菌株 B. ganzhouense RITF 

806T 的相似性均为 96.5%，为群 8。属于中慢生根

瘤菌属(Mesorhizobium)的可分为 2 个群组，分别是

群 9 (菌株 RITF1217 和 RITF721)和群 10 (菌株

RITF1215)；其中群 9 持家基因序列相似性最近的

参 比 菌 株 为 Mesorhizobium shonense AC39aT 

(94.4%−94.5% 的 序 列 相 似 性 ) ， 群 10 则 与

Mesorhizobium hawassense AC99bT 具有较高的序列

相似性(94.8%)。 

通过比较分析可知，与 16S rRNA PCR-RFLP

聚类分析和 16S rRNA 基因系统发育分析相比，持

家基因系统发育分析更为精确细致，可以把相似性

很近的种群区分开。如 16S rRNA 基因系统发育菌

株中 RITF661 与 B. ganzhouense RITF806T的相似性 

为 100%，但是在持家基因系统发育树中与 B. 

ganzhouense RITF806T 的相似性为 94.0%。 

但是这些新类群与亲缘关系最近的代表菌株

之间的相似性均在 95%左右。因此，目前无法断定

这些菌株是否是新种，想要确定则还需要进一步进

行 DNA-DNA 杂交、脂肪酸分析和生理生化等多

种分析。 

2.3  根瘤菌回接和交叉结瘤分析 
根据上述的结果，选取了部分代表菌株进行结

瘤试验，并测定结瘤数和生物量。从表 3 中可以看

出，供试的根瘤菌都能与黑木相思、银合欢、南洋

楹和网脉相思形成有效的根瘤，但是与原宿主黑木

相思形成的结瘤数相对较多。从生物量来说，菌株

接种后对黑木相思和银合欢生物量增加较显著；对

南洋楹和网脉相思接种后的影响没有显著变化。菌

株 RITF522 对黑木相思和银合欢的促进效果最显

著，生物量比不接种处理分别增加了 110.1%和

59.8%。菌株 RITF1115 促使南洋楹的生物量比不接

种处理增加了 26.3%，显著高于其他菌株的处理效

果。而菌株 RITF1658 对网脉相思生物量的促进效

果较好，比不接种处理增加了 118.0%。 

3  结论 

据以往研究发现，16S rRNA 基因比较保守，

系统发育显示出的离散性较小，一般只能用于属水

平的区分；而持家基因与其相比具有更高的序列分

歧，同时又具有作为进化信号的相对保守性，因此

持家基因的多序列位点分析(MLSA)常被用于更精

确的种群分析[22]。而 atpD 和 glnII 是根瘤菌的功能

性保守基因，可作为根瘤菌种群分类的分子信号[23]。

因此，本研究在之前 16S rRNA PCR-RFLP 研究的

基础上，采用 16S rRNA 基因和持家基因(atpD 和

glnII)系统发育分析对其中部分根瘤菌进行了分类

研究，再次证明了黑木相思根瘤菌具有丰富的遗传

多样性。 

前人研究表明在种水平上相思树种根瘤菌主 
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Mesorhizobium tianshanense USDA 3592 (AF169579, AJ294392) 

RITF1556 (KP193064, KP193102)
RITF1658 (KP193057, KP193099)

Bradyrhizobium rifense CTAW71T(GU001604, GU001617)

Bradyrhizobium ganzhouense RITF806T (JX277110, JX277182)

RITF1542 (KP193048, KP193106)

RITF1432 (KP193059, KP193098)

Bradyrhizobium cytisi CTAW11T (GU001594, GU001613) 

Bradyrhizobium canariense BTA-1T (AY386765, AY386739) 

Bradyrhizoibum huanghuaihaiense CCBAU 23303T (HQ231639, HQ231682)

RITF1632 (KP193052, KP193103)

Bradyrhizobium diazoefficiens SEMIA 5060 (JX867241, JX867237) 

Bradyrhizobium betae LMG 21987T (AB353733, FM253129)

RITF1109 (KP193044, KP193110)

RITF1115 (KP193043, KP193111)

RITF522 (KJ631087, KJ631073)

RITF1623 (KP193047, KP193109)

RITF1328 (KP193051, KP193104)

Bradyrhizobium liaoningense CCBAU 83689T (EU152363, EU152345)

Bradyrhizobium arachidis CCBAU 051107 (HM107251, HM107217)

Bradyrhizobium yuanmingense CCBAU 10071 (AY386780, AY386760) 

Bradyrhizobium daqingense CCBAU 15774 (HQ231301, HQ231289)

RITF661 (KJ631092, KJ631078) 

Mesorhizobium hukuii USDA 4779 (AF169588, AJ294394)

Mesorhizobium opportunistum LMG 24607T (HM047122, HM047119)

Mesorhizobium amorphae ACCC 19665T (EU518372, AY688600) 

Mesorhizobium abyssinicae AC98cT (JQ972723, JQ972737)

Mesorhizobium gobiense CCBAU 83330T (EF549451, EF549409)

RITF1215 (KM358152, KM358147)

 RITF1217 (KM358149, KM358141)

RITF721 (KM358155, KM358146)

Mesorhizobium hawassense AC99bT (JQ972726, JQ97274)

Mesorhizobium shonense AC39aT (JQ972717, JQ972731)

 
 

图 2  atpD 和 glnII 基因串联系统发育树 
Figure 2  Phylogenetic tree of the isolates based on the partial sequences of atpD and glnII genes 

注：括号内为 GenBank 登录号；自展值为 1 000；可信度>50%的显示在分支上；比例尺显示水平线的长度，代表碱基替换数. 
Note: GenBank accession numbers are shown in the parentheses. Bootstrap was 1 000. Bootstrap confidence levels greater than 50% are 
indicated at the inter nodes. The scale bar represents the horizontal branch lengths and the number of substitutions per nucleotide position. 
 
 
 



2204 微生物学通报 Microbiol. China 2015, Vol.42, No.11 

  

http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

表 3  不同供试菌株侵染对黑木相思、银合欢、南洋楹和网脉相思的结瘤数和生物量的影响 
Table 3  Nodule number and biomass of A. melanoxylon, L. leucocephala, A. falcataria and A. aneura inoculated by 

 tested strains 

A. melanoxylon L. leucocephala A. falcataria A. aneura 
侵染菌株 
Inoculated 

stains 

结瘤数量 
Number of 

nodules 

生物量 
Biomass 

(mg/plant) 

结瘤数量 
Number of 

nodules 

生物量 
Biomass 

(mg/plant)

结瘤数量 
Number of 

nodules 

生物量 
Biomass 

(mg/plant) 

结瘤数量 
Number of 

nodules 

生物量 
Biomass 

(mg/plant) 

CK 0±0 D 22±6 C 0±0 D 105±24 B 0±0 C 53±13 A 0±0 C 40±9 AB 

522 11±4 AB 47±11 A 3±3 ABC 168±35 A 4±3 A 56±11 A 3±3 AB 38±11 AB

661 11±6 A 36±14 ABC 2±1 BCD 157±29 A 3±2 AB 58±12 A 2±2 ABC 42±12 AB

721 12±6 A 30±9 ABC 2±2 BCD 144±18 A 2±3 ABC 60±17 A 3±2 AB 46±9 AB 

1115 11±5 AB 40±12 AB 1±2 CD 159±29 A 3±2 AB 67±11 A 1±1 BC 49±14 AB

1328 6±3 BC 36±16 ABC 4±3 AB 162±20 A 3±3 AB 52±12 A 3±2 AB 49±14 AB

1432 1±2 CD 23±6 C 1±1 BCD 134±30 AB 1±1 BC 59±9 A 4±1 A 52±9 AB 

1556 6±4 BC 29±17 BC 6±3 A 140±37 AB 2±2 ABC 63±13 A 2±1 ABC 32±10 B 

1623 5±2 CD 45±14 AB 1±1 CD 165±20 A 4±3 AB 65±10 A 3±2 AB 48±10 AB

1658 12±4 A 46±11 AB 4±2 AB 138±31 AB 3±2 AB 59±9 A 2±1 AB 88±125 A 

注：同列中不同字母间差异显著 P<0.01. 
Note: The significant difference among different letters in the same column was 0.01. 
 

要有 Bradyrhizobium yuanmingense、Bradyrhizobium 

liaoningense[24] 、 B. ganzhouense 、 Rhizobium 

mulithospitium[25] 、 Sinorhizobium arboris 和 S. 

kostiense[26]等。但本研究发现选取的根瘤菌与其中

的慢生根瘤菌持家基因序列相似性大部分都低于

95%，供试菌株有可能代表了不同的种群，这也丰

富了相思属根瘤菌的种质资源，为今后的菌肥制作

提供了优良的菌株资源。 

本研究发现黑木相思根瘤菌同一类群可以分

布于不同的采样点，如群 3 在广东省增城市苗圃和

福建省永安市都有分布。而同一采样点也可能分布

不同类群的根瘤菌，如广东省梅县有群 1 和群 5 两

种类群，福建省永安市有群 3、群 4 和群 7 三种类

群。这说明地域性也会影响根瘤菌的遗传多样性。

陈文新等[27]对大量豆科植物根瘤菌进行分类研究，

包括大豆、菜豆(Phaseolus vulgaris Linn.)、胡枝子

属(Lespedeza Michx.)和紫穗槐(Amorpha fruticosa 

Linn.)等，证明了根瘤菌与豆科植物的共生关系会

因地域性的差异而具有多样性。 

在结瘤试验中，选取的根瘤菌都可以与 4 种不

同的木本豆科植物形成结瘤，说明黑木相思根瘤菌

具有较广泛的共生范围。而且，黑木相思根瘤菌与

不同豆科树种形成的结瘤数、结瘤形状和颜色都有

一定的差异，说明根瘤的特性与宿主种类是密不可

分的，这与韩素芬等[28]、聂刚等[29]、牛焕琼等[30]

的研究相一致。 
本研究为根瘤菌与豆科树种共生固氮研究提

供了参考资料和种质资源，同时可以从这些菌株中

筛选优良菌株制作微生物菌肥，使不同的菌株之间

进行相互协作，为林木生长提供更充足的氮源，通

过生物固氮获得更大的社会、经济效益。 
致谢：感谢中国林业科学研究院热带林业研究所曾

炳山研究员提供的黑木相思组培苗，感谢广东省林

业科学研究院胡德活研究员提供的南洋楹种子，以

及感谢张迪同学在数据处理中对我的耐心帮助！ 
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科技信息摘录 

屠呦呦口述：参与 523 项目始末 

从我们课题组来说，青蒿提取物在临床上 30 例都有效，说明鼠疟、猴疟与临床表现出很好的相关性，

这是很重要的一点。所以我们主抓植物化学，进一步对青蒿提取物去粗存精。由于课题组内大家是分头研

究，分工去做，所以即使我们去海南做临床的时候，组内同志也没有停止工作。1972 年 11 月，我们就分

离出抗疟有效单体——青蒿素。 
过去的抗疟药都是奎宁类的，容易产生抗药性。我们 1973 年的主要工作，就是确定青蒿素到底是什

么物质。我们做了化学元素分析、光谱数据分析，最后证明它不是奎宁类物质，而是一种全新结构的化合

物，就放心了。在这基础上，我们后来还跟上海有机所协作。 
当时中国科学院生物物理所，能够用物理方法 X-衍射来确定化合物立体结构。有几个年轻人对小分子

比较感兴趣，我们正好跟他们合作，把提取好的东西给他们做。就这样，1975 年底就把青蒿素的立体结构

解决了。 
我们与生物物理所联合写了一个简报，希望快点把事情报道出去。因为当时“文革”的环境下，研究结

果不太容易发表。那时候我们不谈“抗疟”，只谈发现了一个新的分子结构，作了个通报。后来经过向卫生

部报告批准，1979 年这项成果发布在《化学学报》上，题目是《青蒿素的结构与反应》。 
当时全国掀起了研究青蒿素的高潮。山东、云南已经做了一些工作，但也不是那么顺利。那时发现云

南青蒿也不是很合适，后来找到四川的质量比较好。后来“523”办公室又发文，让中医研究院组织全国多家

研究团队来参观我们单位，我们的实验室对外开放，给大家介绍研究成果。我们当时也愿意这样，当时提

倡“全国大协作”，大协作也会把工作促进得快一些，比如说找到四川的青蒿比北京的好，那对于研究工作

就方便一点。 
“文革”时期我们找不到药厂，但我们需要药厂配合，后来经审批给我们一个附属工厂。于是我们每年

把四川的青蒿买回来在药厂提取，其他单位也都根据自己的情况来做。一直到 1978 年，我们一共做了 529
例临床病例，全国差不多 40 个单位参加，病例数达到五千多例——大协作当然有大协作的好处。 

后来我们拿到新药证书——新药证书只发给中药研究所一家单位，因为我们做了 26 个发现。 
1981 年 10 月，世界卫生组织在北京召开国际青蒿素会议，我是第一个作报告的，报告了《青蒿素的

化学研究》。大家都很赞赏。从那次会议以后，青蒿素被世界所认可了。 
 

——摘自《中国生物技术信息网》2015-10-23 
http://www.biotech.org.cn/information/137169 
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