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蜘蛛抱蛋属植物内生细菌的多样性及其抗菌活性筛选 
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摘  要：【背景】药用植物中蕴含多样性丰富的内生菌资源，这些微生物产生的多种新型物质

在制药领域表现出较好的应用前景。【目的】研究蜘蛛抱蛋属(Aspidistra Ker-Gawl.)植物内生细

菌的多样性，探索药用植物内生细菌在药用活性产物方面的开发潜力，以期发现具有抗菌活性

的次级代谢产物。【方法】对 9 种 13 株新鲜的蜘蛛抱蛋植物进行表面消毒，采用 5 种分离培养

基分离内生细菌；根据菌落形态特征排除重复菌株，并测定其 16S rRNA 基因序列，构建系统

进化树分析内生细菌多样性；将菌株分别用 2 种培养基发酵，使用耻垢分枝杆菌(Mycobacterium 

smegmatis ATCC 700044)、水稻白叶枯菌(Xanthomonas oryzae PXO99A)、白色念珠菌(Candida 

albicans ATCC 10231)、肺炎雷伯菌(Klebsiella pneumoniae ATCC 700603)和耐药粪肠球菌 HH22 

(Enterococcus faecalis HH22) 5 种检定菌对分离菌株的发酵液进行抑菌活性筛选。【结果】从植物

组织中分离得到了 234 株内生细菌，根据形态初步排重得到 156 株植物内生细菌；基于 16S rRNA

基因序列构建的系统进化树显示它们分属于 3门 10目 22科 29属，其中链霉菌属(Streptomyces)、

芽孢杆菌属(Bacillus)、微杆菌属(Microbacterium)、类芽孢杆菌属(Paenibacillus)和根瘤菌属

(Rhizobium)的菌株广泛地分布在不同种的蜘蛛抱蛋植株中，且占据一定优势；发现可能的潜在

新分类单元 6 个；156 株内生细菌中 38 株菌的发酵液具有抑菌活性，初筛阳性率为 23.7%。【结

论】蜘蛛抱蛋植物组织中含有种类多样的内生细菌，它们可能是抗菌生物活性次级代谢产物的

有效来源。 
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Abstract: [Background] Medicinal plants constitute the huge diversity of endophytic bacteria. 
These microbes have potential to synthesis of numerous novel compounds that can be exploited in 
pharmaceutical industries. [Objective] For the purpose of exploring the pharmaceutically potential of 
the endophytes in medicinal plants and finding antimicrobial secondary metabolites, endophytic 
bacteria diversity of Aspidistra Ker-Gawl. was investigated. [Methods] After surface sterilization, 
the tissue fragments of 13 plants, which were classified into 9 different species, were inoculated onto 
5 diverse isolation media. Duplicate isolates were eliminated by colony properties. Based on 16S 
rRNA gene sequencing results, Neighbour-Joining phylogenetic tree was constructed to analyze the 
endophytic bacteria diversity in Aspidistra spp. All the non-duplicated isolates were fermented with 
two kinds of media. The antimicrobial activities of the endophytic motablisms were detected with 
5 testing strains, including Mycobacterium smegmatis ATCC 700044, Xanthomonas oryzae PXO99A, 
Candida albicans ATCC 10231, Klebsiella pneumoniae ATCC 700603 and resistant strain 
Enterococcus faecalis HH22. [Results] A total of 234 endophytic bacteria were isolated from 
different plant tissues and 156 non-duplicated strains were confirmed after colony properties 
checking. These endophytic bacteria strains were classified into 3 phyla, 10 orders, 22 families and 
29 genera. Notably, Streptomyces sp., Bacillus sp., Microbacterium sp., Paenibacillus sp. and 
Rhizobium sp. were the predominant species in Aspidistra spp., and 6 potential novel species were 
found. The fermentation broth from 38 isolates (23.7%) showed antimicrobial activities. 
[Conclusion] The data of this study showed an unexpected diversity of endophytes inside the 
Aspidistra tissues, and suggested that endophytic bacteria of the Aspidistra tissues are promising 
sources of new natural secondary metabolites with favorable antimicrobial activities. 

Keywords: Aspidistra, Endophytic bacteria, Diversity, Antimicrobial activity 

现阶段的内生菌研究中，Petrini提出的内生菌

概念被广泛接受[1]。他将内生菌定义为那些在其生

活史中的某一段时期生活在植物组织内，对植物

组织没有引起明显病害症状的微生物[2]。植物内生

菌与宿主植物长期共处存在复杂的微生态关系：一

方面，植物内生菌侵入宿主植物后，不易受外界环

境条件的影响，具有相对稳定的生存空间，可以长

期在其中定殖和分布[3]；另一方面，内生菌次级代

谢产物具有刺激植物生长发育或提高宿主植物胁

迫抗性能力的作用[4]。Schulz和 Boyle将内生菌与

其宿主的关系假定为一种“对抗的平衡”[5]。药用植

物内生菌不仅能够参与植物次生代谢及成分的转

化合成，而且还可独立产生丰富的次级代谢产物，

其中不乏有应用前景广阔的新型生物活性物质[6-8]，

在制药领域具有巨大的潜力[9]。以临床公认的抗肿

瘤药物——紫杉醇为代表，学者们对植物内生真菌

进行了广泛、深入的研究，然而有关植物内生细菌

的生物学作用及其活性物质的研究却相对滞后[3]。

随着各生物学领域的不断发展，学者们认为植物内

生细菌具备更多独特的生物学特性，将会成为新兴

的微生物资源，对人类生活发挥更大的作用[4,10-11]。

目前学者们已经从内生细菌获得了潜在的具有抗
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菌、抗氧化、抗神经变性疾病和酶抑制剂属性的

药物先导化合物[8-16]。蜘蛛抱蛋是百合科蜘蛛抱蛋

属的多年生草本植物，其根状茎有祛风解毒、散

瘀止痛、健胃生肌等功效。现代药理研究表明，蜘

蛛抱蛋的挥发性分泌物对木霉、黑曲霉和金黄色葡

萄球菌的生长抑制较强[17]；从卵叶蜘蛛抱蛋中分离

到的卵叶酮 A 对革兰氏阴性菌的抑菌效果优于盐

酸小檗碱[18]。还有研究表明蜘蛛抱蛋煎剂对结肠炎

耶尔森菌和摩根变形杆菌有抑制作用，而且能够增

加胃蛋白酶活性，具有较好的抗溃疡作用[19]。该

药在民间使用量日益增长，然而蜘蛛抱蛋分布区域

狭窄，种群较稀少，加之人为大量采挖严重，资源

急剧减少[19]。本文拟对采集自贵州植物园的 9 种

13 株蜘蛛抱蛋植物进行内生菌的多样性研究，并

对分离到的菌株进行多种抗菌活性筛选，为寻找能

够产生新颖化学结构和作用机理次级代谢产物的

生物活性菌株奠定基础。 

1  材料与方法 

1.1  植物样品 

蜘蛛抱蛋属 9个种的 13株植物采集于贵阳药

用植物园。植物名称详见表 1。 

1.2  主要试剂 

抑制剂(mg/L)：萘啶酮酸 25.0，氨曲南 25.0，

制霉菌素 50.0，重铬酸钾 25.0。抑制剂均购自美国

Sigma公司。 

1.3  培养基 

1.3.1  分离培养基 

M1 (g/L)：酵母粉 0.25，磷酸氢二钾 0.50，琼

脂 15.00，pH 7.2。 

M3 (g/L)：丙酸钠 2.00，硝酸铵 0.10，氯化钾

0.10，七水硫酸镁 0.05，七水硫酸亚铁 0.05，琼脂

15.00，pH 7.2。 

M4 (g/L)：淀粉 2.00，磷酸氢二钾 0.50，硫酸

镁 0.50，硝酸钾 1.00，氯化钠 0.40，FeSO4·7H2O 

0.01，琼脂 15.00，pH 7.2。 

M5 (g/L)：琥珀酸钠 0.90，磷酸二氢铵 0.50，七

水硫酸镁0.10，七水硫酸亚铁0.01，琼脂15.00，pH 7.2。 

M6 (g/L)：复合维生素 0.01，琼脂 15.00，pH 7.2。 

以上培养基均 1×105 Pa灭菌 15 min。 

1.3.2  菌株纯化及继代培养基 

PYG 培养基(g/L)：蛋白胨 3.0，酵母粉 5.0，

丙三醇 10 mL，pH 7.2。1×105 Pa灭菌 15 min。 

1.3.3  发酵培养基 

放线菌 A1培养基(g/L)：黄豆粉 15.0，可溶性淀

粉 30.0，磷酸氢二钾 0.5，硫酸亚铁 0.5，硫代硫酸钠

20.0 μg，氯化钾 0.3，pH 7.2。1×105 Pa灭菌 15 min。 

放线菌 A2培养基(g/L)：葡萄糖 10.0，可溶性

淀粉 30.0，棉籽饼粉 20.0，酵母膏 3.0，硫酸铵 3.0，

硫酸镁 1.0，磷酸氢二钾 1.0，氯化钠 1.0，碳酸钙

5.0，pH 7.2。1×105 Pa灭菌 15 min。 

细菌 B1培养基(g/L)：葡萄糖 20.0，干酵母 3.0，

硫酸镁 0.5，氯化钠 0.5，黄豆饼粉 20.0，磷酸氢二

钾 1.0，氯化钾 0.5，维生素 B 0.5 μg。1×105 Pa灭

菌 15 min。 

细菌 B2培养基(g/L)：大豆蛋白胨 20.0，葡萄糖

2.5，氯化钠 5.0，磷酸氢二钾 2.5，维生素 B 0.5 μg。

1×105 Pa灭菌 15 min。 

1.4  检定菌 

耻 垢 分 枝 杆 菌 (Mycobacterium smegmatis 

ATCC 700044)、水稻白叶枯菌(Xanthomonas oryzae 

PXO99A)、白色念珠菌 (Candida albicans ATCC 

10231)、肺炎雷伯菌(Klebsiella pneumoniae ATCC 

700603)、粪肠球菌 HH22 (Enterococcus faecalis 

HH22，临床分离株，对庆大霉素、青霉素、红霉

素和四环素等多重耐药)，由中国药学微生物菌种

保藏管理中心和本所药理室保藏。 

1.5  植物表面消毒及菌株分离、保藏 

植物表面消毒、内生菌分离及菌株保藏参考魏

玉珍等[20]的方法。 

1.6  菌种初步鉴定和多样性分析 

菌种初步鉴定参照徐丽华等主编的《放线菌系

统学》相关方法操作[21]。将同一植物组织来源的内

生菌根据菌落和菌体形态初步观察排除重复菌株， 
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表 1  蜘蛛抱蛋植物内生细菌分离结果 
Table 1  Endophytic bacteria isolated from Aspidistra spp. 

植物编号 

Plant No. 

植物名称 

Species of Aspidistra

植物组织部位 

Plant tissue 

各植物组织中分离得到的细

菌数量(株) 

Strain numbers isolated from 
different tissues 

从不同培养基上分离得到 

的细菌数量(株) 

Strain numbers isolated from 
different media 

合计(株) 

Total 

根 Root 叶 Leaf M1 M3 M4 M5 M6 

1 广西蜘蛛抱蛋 

A. retusa 

根 18 0 1 0 0 14 3 18 

叶 0 0 0 0 0 0 0 0 

2 贵州蜘蛛抱蛋 

A. guizhouensis 

根 13 0 1 2 3 5 2 13 

叶 0 3 0 1 2 0 0 3 

3 荔波蜘蛛抱蛋 根 18 0 0 4 7 4 3 18 

A. liboensis 叶 0 10 2 4 0 1 3 10 

4 平塘蜘蛛抱蛋 根 25 0 3 9 2 8 3 25 

A. pingtangensis 叶 0 0 0 0 0 0 0 0 

5 伞柱蜘蛛抱蛋 根 9 0 0 4 0 1 4 9 

A. fungilliformis 叶 0 0 0 0 0 0 0 0 

6 伞柱蜘蛛抱蛋 根 8 0 5 0 1 1 1 8 

A. fungilliformis 叶 0 1 0 0 0 1 0 1 

7 四川蜘蛛抱蛋 根 16 0 3 1 2 2 8 16 

A. sichuanensis 叶 0 11 4 2 0 0 5 11 

8 四川蜘蛛抱蛋 根 15 0 6 0 0 2 7 15 

A. sichuanensis 叶 0 3 1 0 0 2 0 3 

9 四川蜘蛛抱蛋 根 7 0 1 0 1 1 4 7 

A. sichuanensis 叶 0 0 0 0 0 0 0 0 

10 线叶蜘蛛抱蛋 根 16 0 3 4 5 0 4 16 

A. linearifolia 叶 0 3 1 0 0 2 0 3 

11 线叶蜘蛛抱蛋 根 15 0 12 1 2 0 0 15 

A. linearifolia 叶 0 5 0 3 2 0 0 5 

12 长瓣蜘蛛抱蛋 根 5 0 0 0 3 0 2 5 

A. longipetala 叶 0 3 0 1 1 1 0 3 

13 蜘蛛抱蛋 根 23 0 3 4 6 5 5 23 

A. elatior 叶 0 7 1 1 2 1 2 7 

小计 

Subtotal 

13株植物 26个植物组织 

13 Species, 26 Tissues 

188 46 47 41 39 51 56 234 

 

并统计分离菌株的组织来源及培养基。将同一宿主

植物来源的分离菌株进一步依据形态特征排重。测

定内生细菌的 16S rRNA基因序列，并将结果提交

EzTaxon网站(http://www.eztaxon.org)[22]，与相关属

种中有效发表菌株的 16S rRNA基因序列比对，初

步判定菌株的所属类群。利用软件(http://bioinfogp. 

cnb.csic.es/tools/venny)绘制 Venn 图，比较内生菌

种群在不同植物组织(根部组织和叶片组织)中的

生态分布情况；根据 Eztaxon中序列对比结果，从

GenBank 数据库中调集相关序列，运用 ClustalX 

1.8软件进行比对并计算供试菌株与参比菌株之间

的序列相似性[23]；应用 MEGA 5.0 软件[24]采用邻

接法(Neighbour-Joining)构建系统进化树，分析内

生细菌的系统发育地位及物种多样性特点。 

1.7  发酵液抗菌活性测定 

将内生细菌依据菌株类型分别接种于 2 种发
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酵培养基中(典型放线菌形态菌株接种于放线菌

A1、A2 培养基，细菌形态菌株接种于细菌 B1、

B2培养基)，28 °C、200 r/min培养 6 d。取 7.5 mL

发酵液于 4 °C、6 000 r/min离心 10 min得到上清；

菌体部分用 7.5 mL丙酮抽提，4 °C低温真空浓缩

至干燥后溶于 1 mL 的 DMSO 中得到菌体粗提样

品。用直径为 6 mm 的圆形无菌滤纸片分别吸取

40 μL发酵液上清和菌体粗提样品，置于含有相应

检测菌的检定平板上，培养 18 h后测定抑菌圈直

径大小。 

2  结果与分析 

2.1  蜘蛛抱蛋植株内生细菌分离结果 

内生细菌在植物体中的分布具有普遍性、多样

性的特点，在目前研究过的所有植物中均发现有内

生细菌[8]。本研究从 9个种 13株 26份蜘蛛抱蛋植

物组织中初步分离得到 234 株纯培养物(表 1)。由

表 1可知，内生细菌普遍存在于不同种的蜘蛛抱蛋

植物中；根部组织来源的菌株数量明显高于叶片组

织；M5和 M6培养基的分离效果较好，分别得到

51和 56株纯培养物。 

2.2  蜘蛛抱蛋内生细菌在宿主植株内的生态

分布 

将分离得到的内生细菌按照宿主植株来源不同，

经过形态排重后最终得到 156株纯培养物，测定其

16S rRNA基因序列。将结果提交 EzTaxon网站，初

步判定这些内生细菌分属于 29个属。Venn图(图 1)

显示芽孢杆菌属(Bacillus)、链霉菌属(Streptomyces) 
 
 

 
 

图 1  蜘蛛抱蛋植株根部和茎部组织分离得到的微生物类群比较 Venn 图 
Figure 1  Venn map of endophytic bacteria groups isolated from different plant tissues of Aspidistra spp. 
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等 10个属的菌株在根部和叶片组织均有分布，占内

生菌种属总数的 34.5%；13 个菌属的菌株 (如

Achromobacter sp.、Amycolatopsis sp.、Ancylobacter sp.

等)仅在根部组织中分离得到，占 44.8%，6个菌属的

菌株仅在叶片组织中分离得到(如 Acinetobacter sp.、

Herbaspirillum sp.和 Nesterenkonia sp.等)，占 20.7%。 

2.3  蜘蛛抱蛋植株内生细菌基于16S rRNA基因

序列的多样性分析 

16S rRNA基因序列比对结果显示蜘蛛抱蛋内生

菌呈现出较丰富的物种多样性：(1) 基于 16S rRNA

基因序列构建的系统进化树(图 2)显示 156 个菌株

分属于放线菌门、变形菌门和厚壁菌门 3 个门， 

 

 
图 2  156 株蜘蛛抱蛋内生细菌基于 16S rRNA 基因序列构建的系统发育树 
Figure 2  Neighbour-Joining phylogenetic tree based on the 16S rRNA genes sequence of 156 endophytic bacteria isolated 
from Aspidistra spp.  
注：菌种名称后括号内的数字代表该属内分离得到的菌株数目；菌株名称后括号内的序号为 NCBI 序列编号；分支点上数字为

重复 1 000次的自展值；标尺 0.02为核苷酸替换率；加粗字体的菌株为潜在的新的分类单元或稀有种属. 
Note: Numbers after the spp. indicate the number of isolated strains; NCBI accession numbers were listed behind strain numbers. 
Numbers at nodes indicate percentage levels of bootstrap support based on a Neighbour-Joining analysis of 1 000 resampled datasets. 
The scale bar indicates 0.02 substitutions per nucleotide position. The strains marked bold font indicate the potential novel or rare species. 
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10个目 22个科的 29个属。其中放线菌门 86株，

占 55.1%，归属于 5个目 8个科 12个属；厚壁菌

门 42株，占 26.9%，归属于 Bacillales目 3个科的

4 个属；变形菌门 28 株，占 17.9%，归属于 4 个

目 11 个科的 13 个属。(2) 内生菌中链霉菌属

(Streptomyces)、芽孢杆菌属(Bacillus)、微杆菌属

(Microbacterium)、类芽孢杆菌属(Paenibacillus)占

据一定的优势，分别分离到 41、26、20和 11株。

(3) 分离得到了一些稀有的物种，如 Ochrobactrum、

Stenotrophomonas、Variovorax、Herbaspirillum、

Achromobacter、Tardiphaga 等属的菌株。此外，

分离得到的 7 个菌株与其近源菌株的 16S rRNA

基因序列相似性低于 98.5%，可能代表了 6 个潜

在的新分类单元(新种)，它们分别属于微杆菌属

(Microbacterium)、涅斯捷连科氏菌属(Nesterenkonia)、

类 芽 孢 杆 菌 属 (Paenibacillus)、 屈 曲 杆 菌 属

(Ancylobacter)、短杆菌属(Brevibacterium)和嗜麦芽窄

食单胞菌属(Stenotrophomonas)，其确切的分类地位

需要综合多相分类的各方面数据来进一步确定[25]。 

2.4  次级代谢产物抗菌活性筛选 

以耻垢分枝杆菌 (Mycobacterium smegmatis 

ATCC 700044)、水稻白叶枯菌(Xanthomonas oryzae 

PXO99A)、白色念珠菌 (Candida albicans ATCC 

10231)、肺炎雷伯菌(Klebsiella pneumoniae ATCC 

700603)和粪肠球菌 HH22 (Enterococcus faecalis 

HH22)为检定菌，对分离到的 156株内生菌发酵液

离心、粗提得到的 624 份上清和菌体粗提样品进

行了抗菌(包括抗耐药菌)活性的初步检测，发现    

38株内生菌的 48份发酵液粗提品显示了对检定菌

的抗菌活性，初筛菌株阳性率为 23.7% (表 2)。阳

性发酵液中有 31份发酵液粗提品对一种或多种检

定菌表现出较强的抑制活性(抑菌直径>10 mm)；

25 份发酵液具有广谱抗菌特性，同时对 2 种以上

检定菌有抑制作用，而其余 23个发酵液则表现出

相对特异的抗菌活性。 

对 38株初筛阳性菌株的 16S rRNA基因序列对

比结果(表 2)的统计分析表明，初筛阳性菌株主要

集中在 Streptomyces 属(19 株)、Bacillus 属(14 株)

以及 Paenibacillus属(3株)，放线菌和芽孢菌是本

研究中初筛阳性代谢产物的主要来源。 

统计 38 株初筛阳性菌株的植物来源，发现它

们广泛分布于蜘蛛抱蛋植物宿主的根和叶中(表 2)。

不同发酵培养基的成分对内生细菌的抗菌活性有

一定影响，12株 A1培养基发酵的放线菌表现出抑

菌活性，19 株 A2 培养基发酵的放线菌表现出活

性，2种培养基对放线菌发酵液的抑菌活性贡献相

当，而初筛阳性细菌只有在使用 B1培养基时才能

发酵出活性。 

3  讨论与结论 

本研究采用 5种培养基对蜘蛛抱蛋属 9个种的

植株(根、叶)进行了内生细菌分离，共分离得到内

生菌 234株，研究表明内生菌存在于不同种植物体

内，其分布具有广泛性。内生菌分离实验表明 M5 

(琥珀酸钠)和 M6 (水琼脂)培养基的分离效果较

好，进一步验证了琥珀酸钠对细菌的分离具有较好

的选择作用[26]。本实验中寡营养培养基(M6)在分

离过程中避免了常规菌群的快速繁殖，因而也取得

了较好的分离效果。 

迄今为止，蜘蛛抱蛋属药用植物内生菌的多

样性研究尚未见报道。基于 16S rRNA基因序列的

系统发育分析表明，156株蜘蛛抱蛋内生菌分属于

放线菌门、厚壁菌门和变形杆菌门。上述三大类

群微生物广泛存在于不同种的蜘蛛抱蛋植株中，

尤其是以链霉菌属、芽孢菌属、微杆菌属、类芽

孢属和根瘤菌属等最为普遍。前期有科学家也发

现人参、甘蔗、瑞香狼毒等植物的优势内生菌群

为放线菌门的链霉菌、微杆菌和微球菌，厚壁菌

门的芽孢杆菌、类芽孢杆菌，以及变形杆菌门的

根瘤菌和葡糖醋杆菌[27-29]。除了这些普遍存在的

内生菌群外，本研究还在蜘蛛抱蛋植株中发现了

一些稀有的种属和 7 个潜在的微生物新物种，这

对于开发药用植物内生细菌资源具有重要的研究

意义。 
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目前已报道的内生菌大多可产生如抗肿瘤或

抗菌类等活性成分[30]。Cho 等发现一些人参内生

菌(类芽孢杆菌、芽孢杆菌和假单胞菌等)具有对植

物病原真菌生物防治的潜在活性[27]。本研究发现

23.7%的蜘蛛抱蛋内生菌发酵液具有抑菌活性，其

中链霉菌属、芽孢菌属以及类芽孢属的代谢产物在

抗菌活性方面表现了较大潜力。此外，发酵培养基

的选择对微生物次级代谢产物的产生具有重要的

作用，本研究中得到的 624份发酵液上清及菌体粗

提样品中有 48 份样品表现出抑菌活性，它们为

A1、A2及 B1培养基发酵得到，而 B2培养基发酵

得到的发酵液没有表现出抑菌活性，提示在发酵培

养基中加入适量棉籽饼粉或黄豆饼粉等有机氮源，

可能有利于微生物合成活性次级代谢产物。有机氮

源在其他抗生素(如青霉素)发酵过程中的应用也

起到了促进效价提升作用[31]。 

多样性的物种可以为寻找多样性的化合物提

供机会，期望在多样性丰富的内生菌中寻找更多

在化学结构和作用机理上有前景的新药以满足人

类治疗的需求。目前本研究已经筛选得到 38株具

备不同药理活性的阳性菌。本实验分离得到的

Ochrobactrum、Stenotrophomonas、Variovorax等稀

有种属的菌株或者潜在新种菌株的代谢产物未表

现出抗菌活性，极大可能是由于我们对这类微生物

知之甚少，利用现有的培养条件不能满足它们的生

长需求，或者某种代谢途径在普通培养条件下不

能表达或表达较弱，而导致其代谢产物未能表现

出药理活性。在前期的研究中，科学家也从植物组

织中分离得到了类似的稀有微生物[32-37]。这些菌

属的菌株在以往的研究中体现了丰富的生理活性

潜能，如 Herbaspirillum sp.、Stenotrophomonas sp.

等菌株在植物的根瘤中起到了固氮作用 [38-39]；

Leifsonia sp.、Ochrobactrum sp.等菌株能够分泌吲

哚乙酸促进植物生长[40-41]；在 Variovorax sp.的菌株

中发现了能够编码木质纤维素降解酶的基因组[42]；

Achromobacter sp.、Stenotrophomonas sp.等菌株对

常见的根际真菌冻土毛霉(Mucor hiemalis)具有强

烈的拮抗作用，并且能够抑制植物致病真菌立枯丝

核菌(Rhizoctonia solani)[43-44]；Leifsonia sp.能够脱

去 7-木糖基-10-脱乙酰基浆果赤霉素 III 和 7-木糖

基-10-脱乙酰紫杉醇中的木糖基，产生 10-脱乙酰

基浆果赤霉素 III 和抗癌药物紫杉醇前体 10-脱乙

酰紫杉醇[45]。由此推测这些较为稀有的内生菌与

其宿主植物及其它微生物之间通过不同代谢途径

相互作用，它们在环境压力下各自形成不同的“适

应”或“御敌”策略，产生许多具有应用潜力的生物

活性物质，发挥多种多样的生物学功能，从而达到

自身的物质需求平衡。 

在后续的研究中，积极探索这些稀有微生物的

分离、培养条件，采取传统的药物模型和基因筛选

相结合的策略对药用植物内生菌进行药理活性潜

力评估，将为药用植物内生细菌资源的开发提供更

全面的参考。 
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