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研究报告 

出芽短梗霉菌株 PA-2 全基因组测序及分析 

高汉峰 Δ1  刘晓芳 Δ1  程亮 1  朱海霞 1  杨琼英 2  张纲 2  刘玉玲 2  郭青云*1 
1 青海大学农林科学院植物保护研究所  青海 西宁  810016 

2 海东市乐都区农业技术推广中心  青海 海东  810799 

摘  要：【背景】出芽短梗霉菌株 PA-2 是一株分离自青海省海东市平安区患病杨树叶片上的真菌，前

期研究表明该菌株具有除草和抑菌能力，说明其在生物农药方面具有潜在的应用前景。【目的】了解

菌株 PA-2 的基因组序列信息，挖掘其生防相关功能基因簇，为进一步研究解析该菌株生防机理及

生防功能改造提供遗传背景信息。【方法】利用 Illumina HiSeq 高通量测序平台对生防菌株 PA-2

进行全基因组测序，用生物信息学的方法对测序数据进行基因组组装、基因预测及功能注释、碳水

化合物活性酶预测、次级代谢产物合成基因簇预测，利用刚果红染色等方法对水解酶活性进行衡量。

【结果】菌株 PA-2 基因组序列全长 28 932 793 bp，平均 GC 含量为 50%，共编码 10 839 个基因，

预测到该菌株具有 4 个已知的次级代谢产物合成基因簇，编码 Melanin、Burnettramic Acid A、

ACR-Toxin I、Abscisic Acid，该菌株能水解纤维素和果胶。【结论】有助于在基因组层面上解析菌株

PA-2 生防机制的内在原因，为深入了解出芽短梗霉菌次级代谢物合成途径提供参考，对菌株 PA-2

的下一步相关研究具有重要意义。 

关键词：出芽短梗霉菌，全基因组测序，水解酶活性，次级代谢产物，生物防治 
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Abstract: [Background] Aureobasidium pullulans PA-2 is a fungal strain isolated from the infected poplar 
leaves in Ping’an district, Haidong city of Qinghai province, China. Previous studies demonstrated that this 
strain showed herbicidal and antimicrobial activities, suggesting that it may have potential in biological 
pesticide. [Objective] To understand the information of genome sequence of A. pullulans strain PA-2 and 
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mine gene clusters related to its biocontrol function. These results provide genetic basic information in the 
future to analyze its biocontrol mechanism and functional modification. [Methods] Based on Illumina 
HiSeq high-throughput sequencing platform, A. pullulans strain PA-2 was sequenced. Bioinformatics 
methods were used to genome assembly, gene prediction, functional annotation, prediction of carbohydrate 
active enzymes and secondary metabolite synthetic gene clusters. Hydrolase activity was measured by 
Congo red staining and other methods. [Results] The size of the genome is 28 932 793 bp with an average 
of GC content at 50%, which might code the potential 10 839 genes. At the same time, 4 known secondary 
metabolite synthetic gene clusters were also predicted, which might code the melanin, burnettramic acid A, 
ACR-toxin I and abscisic acid. The strain can hydrolyze cellulose and pectin. [Conclusion] This study 
provides useful information to analyze the internal causes of the biocontrol mechanism of strain PA-2 at 
the genomic level, and offers reference for further understanding of secondary metabolite synthetic 
pathways of A. pullulans. It is of great significance for further studies involved in strain PA-2. 

Keywords: Aureobasidium pullulans, complete genome sequencing, hydrolase activity, secondary 
metabolites, biological control 
 

出芽短梗霉菌(Aureobasidium pullulans)是广

泛存在于自然界、类似于酵母的真菌，因其产生黑

色素又称黑酵母[1]。该菌可产生多种代谢物质，如

Pullulan 、 Beta-1,3-D-Glucan 、 Aureobasidin A 、

Exophilin A 和 Liamocins 等，这些代谢物质种类繁

多、抑菌活性强、不易产生抗药性，是近年来农产

品防腐保鲜 [2]、医药开发 [3]和植物病草害生物防 

治[4-8]等领域研究的热点。近年来，有研究者采用   

2-丁酮提取了出芽短梗霉菌发酵液中的代谢产物，

发现含有多元醇脂类物质(Liamocins)，该物质对具

有较高耐药性的链球菌具有很好的抗菌活性[9]。对

出芽短梗霉株 CCTCC M2012223 的基因组序列及比

较基因组学分析发现，该菌株含有多个次级代谢产

物合成基因簇，编码聚苹果酸、普鲁兰多糖和黑色

素等生物活性物质[10]。Di Francesco 等从出芽短梗

霉菌株 L1 和 L8 发酵产物分离出可抑制大豆立枯丝

核菌的非挥发性物质[11]。Wang 等[12]从 A. pullulans 

NH6.2 发酵产物中分离的嗜铁素(Siderophore)对致

病性鳗弧菌(Vibrio anguillarum)具有较强的抑菌效

果。赵红霞等[13]从出芽短梗霉菌株 NR106 发酵产

物中分离到了 Aureobasidin A——一种对真菌和原

生动物具有广谱抗性的环状九肽类抗生素。由于微

生物产生的次级代谢产物结构新异、靶点独特、广

谱性等特点，因此从微生物中获得具有活性的次级 

代谢产物合成基因簇及活性成分的研究受到了学

者的关注。全基因组测序可将微生物完整的基因组

测序出来，进而预测该菌株可能的功能及活性化合

物编码基因簇，这为生防菌活性化合物的挖掘和生

防机理的研究提供了契机。 

课题组前期从青海省海东市平安区患病的杨

树上筛选到一株出芽短梗霉菌 PA-2 菌株，该菌株

对藜和猪殃殃等阔叶杂草具有较高的防效，但对青

海省主栽作物青稞、油菜等安全[8,14]；岳登高等[15]

从该菌株内分离出的环状脂肽类物质对大肠杆菌、

樱桃球腔菌和大麦网斑菌等病原菌具有较好的抑

菌活性，这说明该菌株具有开发成为生物农药的潜

力。利用传统实验技术很难全面地挖掘该菌株的活

性物质和解析生防机理。为了深入阐明该菌株内在

生防功能，本研究基于 Illumina HiSeq 平台对该菌

株进行全基因组测序分析并预测了其次级代谢产

物及碳水化合物活性酶，并对该菌株碳水化合物酶

的能力进行了验证，以期为挖掘活性次级代谢产物

基因簇及其生防机理研究提供遗传信息基础。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

1.1.1  菌种 

出芽短梗霉菌株 PA-2 为青海省农业有害生物

综合治理重点实验室保存并提供。  
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1.1.2  培养基和主要试剂 

发酵培养基(g/L)：葡萄糖 60.0，(NH4)2SO4 2.0，

KH2PO4 0.1，MgSO4 0.1，ZnSO4 0.1，KCl 0.5；PDA

培养基(g/L)：葡萄糖 20.0，马铃薯 200.0，琼脂 18.0；

纤维素培养基(g/L)参考文献[16]并稍做改进，即微

晶 纤 维 素 5.0 ， (NH4)2SO4 2.0 ， K2HPO4 1.0 ，

MgSO47H2O 0.5，NaCl 0.5，FeSO47H2O 0.1，

琼脂粉 20.0，pH 7.0−7.2；果胶培养基是将改进

后的纤维素培养基中的纤维素改为果胶；0.2%刚

果红染液：刚果红 2.0 g，蒸馏水 1 L；NaCl 溶     

液 1.0 mol/L。 

1.2  方法 

1.2.1  菌体收集 

将实验室保存的出芽短梗霉菌株 PA-2 转接到

PDA 固体培养基上 28 °C 培养 5 d，用打孔器在菌

落边缘取菌块(Φ=8 mm)接种于盛有 50 mL 发酵培

养基的 250 mL 三角瓶中，25 °C、180 r/min 培养

96 h 后过滤收集菌丝体，用无菌水冲洗 2−3 次，

液氮中保存备用。 

1.2.2  菌株总 DNA 的提取 

基因组提取采用 Sangon 的真菌基因组 DNA

快速抽提试剂盒，按照试剂盒的操作流程进行提

取，提取到的基因组通过 1%琼脂糖凝胶电泳检测

并进行 Qubit®2.0 荧光计检测。 

1.2.3  全基因组测序和组装 

委托生工生物工程(上海)股份有限公司完成

测序。采用 HiSeq 2500 高通量测序平台进行基因

组 DNA 测序。Illumina HiSeq 得到的原始图像数

据文件经 CASAVA 碱基识别、分析转化为原始测

序序列，通过 FastQC 软件[17]对原始序列进行质量

评估，使用 Trimmomatic V0.36 软件[18]对测序数据

进行序列质量剪切，获得质量较高的序列数据。使

用 SPAdes V3.5.0 软件[19]对二代测序数据的序列进

行拼接。随后运用 GapFiller V1.11 软件[20]对拼接

得到的 Contig 进行补洞，最后采用 PrInSeS-G 

V1.0.0 软件[21]进行序列矫正。 

1.2.4  基因的预测与注释 

利用 Prokka V1.10 软件[22]预测 tRNA、rRNA

等基因元件，使用 AUGUSTUS V2.5.5 (http://bioinf. 

unigreifswald.de/augustus/) 软 件 对 Repeat-Masked

的基因组做基因预测，利用 NCBI BLAST+V2.2.28

软件[23]将预测基因的蛋白序列分别与 NR、SwissProt

数 据 库 [24] 、 TrEMBL 数 据 库 、 COG[25] 、 PFAM 

(http://pfam.xfam.org/)数据库、CDD (https://www. 

ncbi.nlm.nih.gov/cdd/)数据库进行比对以获得蛋白

功能注释。利用 SwissProt、TrEMBL 数据库注释

结果得到 GO (Gene Ontology)[26]功能注释，使用

KAAS V2.21 软件[27]获得KEGG (Kyoto Encyclopedia 

of Genes and Genomes)[28]注释信息。 

1.2.5  次级代谢产物合成基因簇分析 

利用 antiSMASH 3.0 (https://fungismash.secon 

darymetabolites.org)在线工具对菌株 PA-2 中的次

级代谢产物合成基因簇进行预测。 

1.2.6  CAZymes 酶类注释及验证 

利用在线工具 CAZy 注释功能 (http://www. 

omicshare.com/tools)对菌株 PA-2 的碳水化合物活

性酶进行预测。 

将经过活化的 PA-2 菌饼(Ф=0.5 cm)分别接入

纤维素固体培养基和果胶固体培养基，每个培养

基接种 1 块菌饼，以不接菌饼的培养基作为对照，

每种培养基做 5 个重复。在 27 °C 的恒温培养箱

里培养 10 d，每天观察菌落长势，每 5 d 测量菌

落直径，10 d 后将纤维素培养基用 0.2%的刚果红

染液平板染色 15 min，然后用 1 mol/L 的 NaCl 溶

液清洗 2 次，一次 10 min，十字交叉法测量水解

圈直径(D，cm)和菌落直径(d，cm)，再计算出纤维

素酶相对活性 HC 值(D/d)。 

2  结果与分析 

2.1  基因组概述及组分分析 

采用 Illumina HiSeq 测序平台，对真菌菌株

PA-2 进行全基因组测序。菌株 PA-2 全基因组大小

为 28 932 793 bp，平均 GC 含量为 50%，包含     



高汉峰等: 出芽短梗霉菌株 PA-2 全基因组测序及分析 3005 

 

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

322 个 Contigs，总平均长度为 1 437.33 bp。由基因

GC 含量分布图 1A 可知 GC 含量在 50%−55%区间

内，说明 GC 含量无明显偏向性。由基因长度分布

图 1B 可得预测基因长度在 800−1 000 bp 的基因的

数量最多，达 1 330 个；长度在 0−200 bp 的基因

数量最少，仅仅为 73 个。基因元件预测结果显示：

共有 10 839 个蛋白编码基因，蛋白编码率为

53.85%，27 854 个 CDS、173 个 tRNA、56 个 rRNA 

(表 1)。将菌株 PA-2 基因组测序结果提交至 NCBI，

获得登录号为：PRJNA636834。 

2.2  基因功能注释 

对菌株 PA-2 的基因组进行 NR 比对注释、

KOG 功能分析、GO 注释及 KEGG 通路分析。NR

数据库比对结果显示，菌株 PA-2 基因比对到     

A. pullulans EXF-150 菌株基因数最多(9 350，

88.12%)，其次是 A. subglaciale EXF-2481 菌株

(487，4.50%)。KOG 功能分析显示，菌株 PA-2 共

注释到 5 372 个基因，注释率为 49.56%，分为 25 种

功能组。一般功能预测的基因数量最多 (986，

18.35%)，其余的基因主要集中在翻译后修饰、蛋

白质更新及分子伴侣(447，8.32%)和信号转导机制

(368，6.85%)等相关基因。GO 注释结果显示，该

菌株基因组内所有注释基因比对到 3 大类的 54 个

条目中，总计有 6 633 条基因序列分别分类到生物

学过程、细胞成分、分子功能 3 大类中，占菌株基

因总数的 61.2%。在 GO 生物学过程分类中，细胞

过程和单一生物体过程注释到的基因较多，分别为

4 643 (70.0%)条和 2 683 (40.4%)条；在细胞成分分

类中，细胞和细胞部分注释到的基因较多，分别为   

5 094 (76.8%)条和 5 091 (76.7%)条；在分子功能分

类中，催化活性和连接功能注释到的基因较多，分

别为 3 599 (54.3%)条和 3 328 (50.2%)条。KEGG

通路结果显示，总共有 3 890 个基因归类到 32 条

通路分类条目中，占菌株基因总数的 34.04%，其

中碳水化合物代谢、氨基酸代谢以及翻译是最主要

的 3 种代谢通路，分别有 440 (11.3%)、394 (10.1%)

和 343 (8.8%)个基因注释结果(图 2)。 

2.3  次级代谢产物合成相关基因簇分析 

利用 antiSMASH (V5.1.2)对菌株 PA-2 基因组

的次级代谢产物合酶基因簇进行了预测及分析，

结果表明该菌株基因组中预测到了 23 个次级代

谢产物合成相关基因簇，主要是 I 型的聚酮合酶

基因簇(T1PKS)和非核糖体多肽合成酶相似基因

簇(NRPS-Like)。具体的预测分析结果见表 2，在 

 

 
 
图 1  菌株 PA-2 全基因组基因 GC 含量分布(A)和长度分布(B) 
Figure 1  GC content distribution (A) and length distribution (B) of the whole genome of strain PA-2 
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表 1  基因元件预测统计 
Table 1  Prediction statistics of genetic elements 

类别 

Class 

数量 

Number 

Size (base) 28 932 793 

Protein coding genes 10 839 

Min length (base) 120 

Max length (base) 14 895 

Average length (base) 1 437.33 

Total coding gene (base) 15 579 193 

Coding ratio (%) 53.85 

tRNA 173 

rRNA 56 

Exon 27 854 

CDS 27 854 

Start codon 10 801 

Stop codon 10 766 

 

该菌株预测得到的基因簇中，T1PKS 和 NRPS 及

其相似基因簇共有 18 个，占了预测总基因簇的

78.3%，有 7 个 T1PKS、3 个 NRPS、9 个 NRPS

相似基因簇、2 个 Betalactone 基因簇和 4 个萜烯类

合成途径基因簇。将菌株 PA-2 所有基因簇与已知

的次级代谢产物基因簇做 BLAST 比对后发现，

Betalactone 类型的基因簇与黑色素合成基因簇的

相似性达到了 100%。T1PKS 和 NRPS 这 2 个基因

簇与 UNII-YC2Q1O94PT (ACR-Toxin I)合成基因

簇相似性达到 100%。还有一个 T1PKS 基因簇与

Burnettramic Acid A 合成基因簇相似性为 22%，另

一个 T1PKS 基因簇与 Abscisic Acid 合成基因簇相

似性为 50%。比对后发现，还有 19 种功能未知的

合成基因簇，其中 T1PKS 类 4 种、萜烯类 4 种、

NRPS-Like 类 9 种、NRPS 类 1 种、NRPS 和

Betalactone 复合类 1 种。这说明菌株 PA-2 中可能

存在新的活性物质合成基因簇。 

2.4  碳水化合物活性酶数据库(CAZy)注释及 

验证 

将预测编码蛋白与 CAZy 数据库进行比对，结

果发现在菌株 PA-2 的基因组内共有 1 098 个基因

编码蛋白属于碳水化合物活性酶家族，该家族成员

占菌株所有编码蛋白的 10.13%。这些注释到的碳

水化合物活性酶家族主要包括 555 个糖苷水解酶

(Glycoside Hydrolases，GH)、332 个糖苷转移酶

(Glycosyl Transferases，GT)、270 个碳水化合物结

合模块 (Carbohydrate-Binding Modules，CBM)和

102 个碳水化合物酯酶(Carbohydrate Esterases，CE)

等酶类，表明菌株 PA-2 可能含有较多的碳水化合

物活性酶(图 3)。为了进一步确定菌株 PA-2 基因组

的碳水化合物水解酶是否表达，利用纤维素培养基

结合刚果红染色法和果胶培养基培养法确定了该菌

株水解酶表达情况。结果表明：该菌株能在以纤维

素为唯一碳源的培养基上生长，10 d 时利用刚果红

染色发现形成的 HC 值达到了 1.91。我们还发现该

菌株也能在以果胶为唯一碳源的培养基上生长，上

述结果表明该菌株能有效利用纤维素和果胶(图 4)。 

3  讨论与结论 

本团队前期从青海省海东市平安区患病的杨

树叶片上分离了一株出芽短梗霉菌株 PA-2，通过

致病性和安全性试验发现菌株 PA-2 对多种阔叶

杂草具有较高除草活性，但对作物安全性较高，

后期也发现从该菌株内可以分离出脂肽类抑菌物

质[8,14-15]。为了深入了解该菌，挖掘具有除草活性

及抑菌活性基因簇，从而解析其生防机制。本研究

利用全基因组测序的方法获得了菌株 PA-2 的全基

因组序列，确定了菌株基因组大小及编码基因数

目，同时将菌株 PA-2 全基因组数据在 NR、KOG、

GO、KEGG 等数据库完成比对分析，并在分子生

物学层面探讨了菌株 PA-2 在生防中可能涉及的基

因簇。 

利用 antiSMASH 工具预测了菌株 PA-2 的次级

代谢产物合成基因簇，发现该菌株有一个与黑色

素合成基因簇相似性达 100%的基因簇，而且该菌

株在 PDA 培养基上生长至后期也会产生黑色，这与

预测结果一致。研究表明 UNII-YC2Q1O94PT 的本

质是 ACR-Toxin I，其是由 19 碳多元醇中带有一个 
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表 2  A. pullulans PA-2 基因组 antiSMASH (V5.1.2)分析结果 
Table 2  Biosynthetic gene clusters of secondary metabolite in A. pullulans PA-2 analyzed by antiSMASH (V5.1.2) 

基因簇编号 

Cluster ID 

基因簇类型 

Gene cluster type 

基因大小 

Gene size (bp) 

最相似的基因簇 

Most similar gene cluster 

相似性 

Similarity (%) 

Cluster 1 Betalactone 29 797 Melanin  100 

Cluster 2 T1PKS 46 512   

Cluster 3 Terpene 21 715   

Cluster 4 NRPS, betalactone 54 761   

Cluster 5 NRPS-like 45 073   

Cluster 6 NRPS-like 35 112   

Cluster 7 NRPS-like 42 942   

Cluster 8 T1PKS 47 565 Burnettramic acid A 22 

Cluster 9 T1PKS 46 779   

Cluster 10  NRPS-like 43 621   

Cluster 11 NRPS 54 836   

Cluster 12 NRPS-like 43 127   

Cluster 13 Terpene 21 160   

Cluster 14 T1PKS 45 962   

Cluster 15 T1PKS, NRPS 57 624 UNII-YC2Q1O94PT (ACR-toxin I) 100 

Cluster 16 NRPS-like 45 371   

Cluster 17 Terpene 24 224   

Cluster 18 NRPS-like 43 377   

Cluster 19 NRPS-like 36 965   

Cluster 20 Terpene 23 247   

Cluster 21 T1PKS 42 671 Abscisic acid 50 

Cluster 22 T1PKS 46 168   

Cluster 23 NRPS-like 43 818   

 

 
 

图 3  A. pullulans PA-2 菌株的 CAZy 注释 
Figure 3  CAZy annotation of A. pullulans PA-2 strain 
Note: AA: Auxiliary activities; CBM: Carbohydrate-binding 
modules; CE: Carbohydrate esterases; GH: Glycoside hydrolases; 
GT: Glycosyl transferases; PL: Polysaccharide lyases      

α-二氢吡喃酮环的聚酮组成的一种植物毒素[29]。

先前的研究显示，由一种链格孢菌(Alternaria 

alternata)产生的寄主选择性的植物毒素 ACR-Toxin

可以引起粗皮柠檬(Citrus jambhiri)的叶斑病且该

毒素作用位点是寄主线粒体 [29-30]。本研究发现

PA-2 菌株也有一个与 ACR-Toxin I 的合成基因簇

相似性为 100%的基因簇，推测该菌株在侵染寄

主植物后可能分泌该种植物毒素引起寄主死亡。

先前的研究显示，病原菌侵染寄主时会分泌一

些脱落酸的确会增加寄主植物体内的脱落酸含

量，而且高浓度的脱落酸会抑制植物的生长[31-34]。

菌株 PA-2 中存在脱落酸合成基因簇，尽管相似

度仅为 50%，推测可能合成了脱落酸或其类似

物抑制寄主生长为其除草机理之一。也有报道

证明从灰葡萄孢菌(Botrytis cinerea)或瓜果腐霉 



高汉峰等: 出芽短梗霉菌株 PA-2 全基因组测序及分析 3009 

 

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

 

 
 
图 4  A. pullulans strain PA-2 对纤维素和果胶的利用(27 °C，10 d) 
Figure 4  Utilization of A. pullulans strain PA-2 for cellulose and pectin (27 °C, 10 d) 
注：A：不接菌的纤维素培养基刚果红染色；B：接种菌株 PA-2 的纤维素培养基刚果红染色；C：菌株 PA-2 生长在纤维素培养

基上 10 d 的菌落直径；D：菌株 PA-2 生长在纤维素培养基上的透明圈大小；E：菌株 PA-2 在果胶培养基上的正面；F：菌株 PA-2

在果胶培养基上的反面 

Note: A: Congo red dyeing of cellulose medium without inoculation; B: Congo red staining of cellulose medium inoculated with strain 
PA-2; C: Colony diameter of strain PA-2 grown on cellulose medium for 10 days; D: The size of the transparent circle of strain PA-2 grown 
on the cellulose medium; E: The front of strain PA-2 grown on pectin medium; F: The back of strain PA-2 grown on pectin medium 
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[Pythium aphanidermatum (Edson) Fitzp.]等菌的代

谢物中分离并鉴定的脱落酸及其衍生物也有较强

的除草活性[35]。Burnettramic Acid A 是一种吡咯

烷二酮类物质，还是一种新类型的抗生素[36-37]。

菌株 PA-2 也有与 Burnettramic Acid A 合成基因簇

相似的基因簇，相似性仅为 22%，这说明该基因

簇可能合成了其他类型的抑菌物质。尽管在 PA-2

菌株内预测出了 23 个次级代谢物合成基因簇，但

只有 4 个已知功能的基因簇，还有 19 个功能未知

的合成基因簇，这说明菌株 PA-2 可能还编码其他

类型的活性物质，需要今后进一步研究。事实

上，岳登高等[15]从菌株 PA-2 发酵液中分离出了具

有较好活性的环状脂肽类抗生素，这也证明了该

菌株内可能还有其他活性物质的推测。 

碳水化合物活性酶(CAZymes)作为植物病原

菌中的一类重要酶，在病原菌的生长和发育中发

挥重要的作用，尤其在病原菌侵染植物或拮抗微

生物的过程中[38-39]。先前的研究显示，能与寄主

保持共生关系的病原菌分泌组的纤维素酶和果胶

酶数量较少可能与其不会降解植物组织并引起植

物死亡的特点相符[40]。相反的是，致病性病原菌

含有较多的编码水解酶活性的基因，其与病原菌在

侵染过程中降解植物组织并导致寄主死亡密切相  

关[41]。除了在病原菌侵染寄主的过程中发挥作用

外，研究表明 CAZymes 酶类也与抑菌作用相   

关[42]。本研究将菌株 PA-2 碳水化合物活性酶基因

进行了预测，结果表明共预测到 1 098 个碳水化合

物活性酶(CAZymes)家族。这与田李等对引起棉

花黄萎病的大丽轮枝菌(Verticillium dahliae)基因

组内预测的 158 个 CAZymes 酶相比多的多[39]。这

表明菌株 PA-2 可能具有较好的细胞壁水解活性。

植物细胞壁的主要成分是纤维素和果胶，我们对菌

株 PA-2 水解纤维素和果胶能力进行了测试，发现

该菌株有较好的纤维素水解能力(HC=1.91)。该菌

株也能在以果胶为唯一碳源的培养基上生长，说

明具有水解和利用果胶的能力。事实上，已经有

很多的报道表明出芽短梗霉菌能产生纤维素酶和

果胶酶[43-46]。Rong 等的研究表明，筛选自海洋中

的 A. pullulans 98 可以生产高产量的纤维素酶[47]。

Merín 等首次从 A. pullulans GM-R-22 中发现在低

温下也有较好活性的果胶酶存在[48]。上述研究与

本研究结果相符，推测水解寄主细胞壁为菌株

PA-2 除草及抑菌的机理之一。本研究弥补了该菌

株在遗传信息方面的空白，也为进一步解析该菌

株生防机制提供基因背景信息。 
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