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摘要    研究菌根真菌促进药用植物生长发育的分子作用机制在农业上有着十分重要的理

论意义和实践意义. 本研究从野生福建金线莲(Anoectochilus roxburghii)根中分离出一株内

生真菌 AR-18, 经鉴定为瘤菌属(Epulorhiza sp.)真菌; 将 AR-18 菌与福建金线莲组培苗接菌

培养 60 天, 发现其根中能形成内生菌根并能显著地促进福建金线莲苗的生长. 为从与

AR-18菌共生的福建金线莲中分离出差异表达基因, 本实验采用差异显示 PCR(DDRT-PCR)

方法, 使用 3 条锚定引物和 5 条随机引物设计 15 个引物对, 从接菌组和对照组中共分离出

52 条差异显示条带, 其中有 9 条带能通过双引物重扩增显现. 再运用反式 Northern 点杂交

进一步筛选, 发现其中 5 条上调表达基因, 包括: 编码尿磷酸核苷转移酶基因(UPRTs; EC 

2.4.2.9)和 1 条假蛋白基因; 1 条下调表达基因, 编码氨基酸跨膜转运子; 1 条在接菌组中特异

表达基因, 编码突变酶 K(matK). 同时, 讨论了上述基因可能的功能, 尤其是 UPRTs 基因和

matK 基因与菌根真菌互作的功能. 本研究是福建金线莲植物在该领域的首次报道.  
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福建金线莲(Anoectochilus roxburghii)是兰科的

一种高位芽植物, 生长在土壤腐殖质较多、光线较

弱、相对湿度大的阔叶林中[1]. 在中国, 它是被叫做 

“金药”的一种珍稀天然药的原料药植物, 具有保肝、 

防癌、抗氧化、抗炎等多种药理功效[2]. 在中国及其

他亚洲国家, 福建金线莲作为一味民间药被广泛用

于治疗癌症、心血管、肺部和肝部疾病以及小儿发育

不良等[3].  

近年来, 因其生境遭到严重破坏, 野生资源被过

度采挖, 加之具有繁殖率低、生长缓慢等特点, 福建

金线莲濒临灭绝境地[4]. 在野生状态下, 所有兰科植

物都与真菌共生[5,6], 野生福建金线莲亦与内生真菌

形成菌根共生关系. 筛选促进福建金线莲生长发育

的益生菌, 研究它们的相互作用具有重大的理论意

义, 而且探究其新的繁殖方式有利于保存其野生种

质资源[7].  

本课题组从野生福建金线莲的根中成功分离出

了一株内生真菌—AR-18, 为瘤菌属 (Epulorbiza. 

sp.)的一种真菌[8]. 实验证明, 该菌可以提高 4 种酶的

活率、产率和活性[9], 增加植物芽和根的数量[10], 促
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进福建金线莲试管苗的生长, 提高多糖和总黄酮含

量[5,11]. 这些结果表明, 福建金线莲的一些基因受菌

根共生影响而差异表达. 寻找内生真菌影响下差异

表达的基因, 可用几种基于 PCR 技术和方法分离鉴

定这些基因 [12,13]. 因为 DDRT-PCR(differential dis- 

play reverse transcription PCR)法可以通过比较分析 2

个以上的样本来对新的转录产物进行鉴定, 因此结

合 DDRT-PCR 和微阵列分析可为了解药用植物与真

菌的共生分子机制提供一个更加综合的探寻途径[14,15]. 

此外, DDRT-PCR 法具有优于其他方法的一些特点: 

快速、简便、广泛应用, 对于低丰度 mRNA 表达具有

良好的灵敏度, 且只需要少量的 RNA; 而且, 诱导和

抑制基因可以同时被检测出来, 可以比较 2 个以上的

样本[16]. 本研究的目的是通过差异显示技术分离鉴定

福建金线莲与菌根真菌共生差异表达的基因[14,17,18]. 

本研究将为更好地理解内生真菌促进福建金线莲生

长发育的分子作用机制提供信息资料.  

1  材料与方法 

1.1  植物材料 

所用福建金线莲试管苗为转接到改良 MS 培养

基上的同一无性系[19]. 所用培养基含  10%活性炭、3%

蔗糖、0.8%琼脂, pH 5.8. 温室中培养, 12 h/12 h、温

度(24±1)℃、光照度 2000 Lx.  

1.2  内生菌培养及形态鉴定 

AR-18 菌保存在中国医学科学院&北京协和医学

院药用植物研究所. 使用前将菌株接种于平皿麦麸 

培养基(1.5 g/L MgSO4、麦麸 30 g/L、琼脂 14 g/L、 

KH2PO4 3 g/L), 在(24±1)℃黑暗条件下活化 10~15天, 

生长良好的真菌用打孔器(直径 11 mm)打成菌片作为

接种体备用. 挑选出真菌的菌丝并制作成水压片镜

下观察. 通过菌落的轮廓、同心环以及气生菌丝的构

造、气生菌丝颜色、菌落中心及背面的颜色、菌落的

厚度和质地、念珠状细胞的性状和规格等可以鉴定为

瘤菌属真菌[20,21]. 

1.3  根部接菌及其共生结构观察 

将福建金线莲组培苗移入改良的 MS 培养基上

培养 10 天, 之后接入活化的内生真菌 AR-18 在 25℃

下共培养. 取共培养第 60 天苗的作为接菌组, 相同

条件下不加菌培养的苗作为对照组[22]. 分别收集 2组

苗, 去除根部, 剩余的组织迅速冷冻于80℃保存.  

与 AR-18 菌共生 60 天的根部被切成 3~7 mm 片

段, 立即固定在甲醛-乙酸-50%乙醇固定液中, 脱水、

石蜡包埋、切片机切片. 切片在水浴中缓慢加热, 并

用番红 O-快绿法(Sigma Chemical Co.)染色 10 min. 

之后将切片用蒸馏水漂洗并干燥[23], 镜检、拍照.  

1.4  RNA 提取和纯化 

分别取接菌组和对照组的茎、叶组织各 1 g, 用

改良 CATB法[24]提取总 RNA. 用Hitachi 2000分光光

度计测定在 230, 260 和 280 nm RNA 的吸光度来评价

其产量和质量. 凝胶 EB 染色, 紫外灯下检测其质量. 

RNA 在乙醇中80℃保存备用. 总 RNA(20 μg)纯化: 

用 40 U 无 RNA 酶(RNaseOUTTM, Invitrogen USA)、1 

U DNA 酶(DNase, Invitrogen USA)、20 mmol/L Tris- 

HCl(pH 8.4)、2 mmol/L MgCl2、50 mmol/L KCl 室温

放置 15 min, 再加入 1 μL EDTA(25 mmol/L)于 65℃

温浴 10 min 以终止反应.  

1.5  cDNA 第一链合成和 DDRT-PCR 

cDNA 的合成在室温下进行. 每 20 μL 的反应体

系中包含: 5.5 μL DEPC 水、5 μL(2 μg)无 DNA 的总

RNA、4 μL 5×第一链 buffer(GiBco-BRL)、2 μL 20 

ng/μL 锚定引物 AAGC(dT10)-M(M 为 A, G 或 C)(上海

生工合成)、1 μL 30 U/μL RNasin (上海生工)和 1 μL 

200 U/μL M-MLV Reverse Transcriptase(GiBco-BRL). 

混合物先在室温下合成 10 min; 然后, 42℃水浴 50 

min, 升温到 48℃再保温 30 min, 反应结束后将产物

于 75℃、10 min 终止反应, 以钝化反转录酶, 20℃保

存备用.  

20 μL DDRT-PCR 反应体系包含: 2 μL 逆转录反

应得到的 cDNA、0.5 μL dNTP (每种 10 mmol/L)、2 μL 

10×PCR 缓冲流、1.2 μL 25 mmol/L MgCl2、2 μL 20 

ng/μL 随机引物、2 μL 锚定引物 H-T10M(5′-AAG- 

CTTTTTTTTTTM-3′, M=A, G 或 C)(20 ng/μL)和 0.4 

μL Taq 聚合酶(上海生工)、DEPC 水补充至 20 μL.  

PCR 程序: 94℃预热 5 min; 94℃ 30 s, 40℃ 2 min, 

72℃ 1 min, 25 个循环; 94℃ 30 s, 50℃ 1 min, 72℃ 

1 min, 10 个循环; 72℃再延伸 10 min. 挑选出 5 个随

机引物(DD10, 5′-TGCTCCCGGCCGCCAAGC-3′; DD20, 

5′-TGCCGGAATTCTGGTCAT-3′; DD23, 5′- TGCTC- 
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CCGGCCGCCATGG-3′; DD34, 5′-TGCCGGAATTC- 
TGGTGAC-3′; DD60, 5′-TGCCGGAATTCCGACT- 

GT-3′; 上海生工). 共筛选 15 个引物对.  

1.6  凝胶电泳和重扩增 

DDRT-PCR 样品与染料(甲酰胺、溴酚蓝、二甲

苯蓝)混合, 95℃变性 10 min 后立即置于冰上, 6%变

性聚丙烯酰胺上 60 W 电泳 4~6 h, PCR 产物银染检 

测[25~27].  

用锋利干净的刀片将差异显示的条带从凝胶上

取下, 在室温下放入 20 μL 双蒸水中至少 10 min, 之

后放入 90~100℃水浴 20 min. 13000 r/min 离心 20 s

后, 上清液转移到干净的离心管中, 提取出的 DNA

直接作为 PCR反应模板[18]. 提取出的 4 μL DNA溶液

放入 40 μL PCR 反应液中对切离的 cDNA 条带进行

重扩增. 除了模板之外, 重扩增 PCR 混合物的组分

与 DD-PCR(differential display PCR)一样, 重扩增程

序为: 94℃ 5 min; 94℃ 30 s, 50℃ 1 min, 72℃ 1 

min, 30 个循环; 72℃再延伸 10 min. 取 10 μL 的重扩

增 PCR 产物加 2 μL 上样缓冲液电泳检测, 以确保正

确的片段被扩增.  

1.7  反式 Northern 点杂交 

取 20 μL 重扩增产物等量点到两套带正电荷的

尼龙膜(Amersham Pharmarcia, USA)上用于反式

Northern 点杂交. 反转录产物用作探针. 探针制备过

程如下: 取 10 μg 经DNaseⅠ处理的 RNA和 2 μL锚

定引物 oligo-dT18 (20 μmol/L)于 0.5 mL EP 管中, 65℃

变性 5 min 立即冰浴 2 min. 之后加入 1 μL 40 U 

RNaseOUT (Invitrogen, USA)、6 μL 5× First-Strand 缓

冲液、3 μL 0.1 mol/L DTT、 5 μL DIG DNA  

Labelling Mix(Roche, Germany)和 1 μL Superscript Ⅱ, 

在 42℃下反应 60 min, 之后 48℃再反应 30 min, 最

后 70℃ 10 min 用于终止反应. 并用 DIG 试剂盒中

的 Control DNA(Roche, Germany)做参照对两个探针

进行定量.  

1.8  差异显示 cDNA 片段的克隆 

对经过反式 Northern 点杂交确认的阳性片段再

次进行 PCR 扩增. 扩增产物经过 0.8%琼脂糖电泳后

进行回收, 回收采用试剂盒收集(Yuanpinghao Biot- 

ech Co. Ltd, 北京). 将回收的 cDNA 片段与 pGEM-T

载体(Promega, USA)连接, 并克隆到大肠杆菌上. 被

插入的大肠杆菌体质粒 DNA 用碱裂解法提取[28]. 取

1~2 μL 的质粒 DNA 加入 0.5 μL 限制性内切酶 EcoR

Ⅰ, 50℃下反应 2~4 h, 然后室温下过夜. 插入的片段

可通过 1.4%琼脂糖胶电泳检测或通过PCR扩增检测, 

扩增的引物对和 PCR 条件同前.  

1.9  DNA 测序和相似性分析 

使用 QIAprep Spin Miniprep Kit(Qiagen, Ger- 

many)抽取质粒, 由上海 Bioasia 生物技术公司测序. 

通过BLAST软件在GenBank库中进行序列同源性分析. 

2  结果 

内生真菌 AR-18 和福建金线莲组培苗共生 2~3

周即长出真菌菌丝, 并与植物根接触, 导致植物表面

逐渐由绿色变为黄褐色 (图 1A). 而且 , 内生真菌

AR-18 明显促进福建金线莲的生长, 与对照组相比, 

在共生的 35天时间中接菌组重量增长了 10.3% (数据

未显示).  

瘤菌属真菌的鉴定主要依据其形态特征, 如菌

落颜色、形状和念珠状细胞的尺寸[29]. 在 PDA 培养

基上, 菌落生长迅速, 在 25℃下培养 5 天直径即达到

7 cm. 菌落呈白色. 菌丝紧密排列, 但白色气生菌丝

少有成熟的. 一些培养显示出少量的同心环(图 1B). 

菌丝透明, 直径 2~7.5 mm, 表面上浮, 边缘在水下, 

念珠状细胞呈现球形到圆柱形(图 1C). 因此, 形态

学分析显示此内生真菌属于瘤菌属真菌.  

取共生 60天的菌根在光学显微镜下观察其结构, 

显示它属于典型的兰科菌根[30]. 菌丝侵入表皮之下

的 3~4层细胞中. 菌丝以菌丝结和分支的形式存在外

皮层细胞中, 即结成球状或呈碎片状存在于内皮层

细胞中(图 1D). 与正常细胞相比, 部分皮层细胞发生

质壁分离或核扩大.  

用 15个引物对金线莲接菌培养的 60天的接菌组

及其对照组分别进行了 DDRT-PCR 检测(图 2). 从中

选出 52 个差异表达条带并切胶回收. 选择的主要依

据是基于两组间条带的存在与否或同样大小条带显

示的信号强弱来定. 为重扩增出胶回收的带, 重扩增

PCR反应作了改变. DDRT-PCR实验用对提取出的条

带重扩增, 改变 PCR 反应, 能被双引物(锚定引物和

随机引物)扩增的条带被选出作进一步研究, 其他只
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能被锚定引物或随机引物扩增的切离条带被抛弃 . 

只有 9 个条带能同时被 2 种引物重扩增(图 3), 将其

从琼脂糖胶中切离 , 萃取出的 DNA 再进行反式

Northern 点杂交检测. 之后只剩下 7 个呈阳性反应的

片段 , 分别为 : AR-DD017, AR-DD019, AR-DD020, 

AR-DD023, AR-DD037, AR-DD044 和 AR-DD047(图 4). 

其中, 基因 AR-DD017, AR-DD019, AR-DD037, AR- 

DD044 和 AR-DD047 在接 AR-18 菌共生的福建金线

莲中呈上调表达, AR-DD020 呈下调表达, AR-DD023

在接菌组中呈差异表达. 将这 7 条差异表达基因片段

克隆到 pGEM-T 载体上, 再通过相应的引物对扩增. 

抽取含有靶序列克隆中的质粒进行测序.  

以上 7 个克隆序列被测序, 序列结果提交 NCBI

数据库进行比对(表 1). 通过在 NCBI 数据库中与功

 

 

图 1  福建金线莲组培苗与瘤菌属菌根真菌 AR-18 共生培养 60 天的生长状态和组织结构 

A: 对照组和接菌组组培苗; B: PDA 培养基上 25℃培养了 5 D 的 AR-18 菌落; C: 与福建金线莲共生培养 60 天后, 从菌根中提取的 AR-18 菌

的菌丝, 以及带有轻微管状收缩念珠状细胞(箭头所示)(×224); D: 福建金线莲与 AR-18 菌共生的显微结构(×448); TP: 完整菌丝团; CO: 皮层

细胞; FH: 真菌菌丝 

表 1  福建金线莲差异显示 cDNA 片段在 NCBI 序列数据库中的序列分析 

克隆编号 bp 
GenBank EST 

登录号 
Blast 匹配序列 

GenBank 中匹配 
序列号 

Blast 值 
阳性值 

(aa) (%) 

AR-017 410 GR410423 
推测蛋白 

(Gibberella zeae) 
XP_391017 7.5 15/32 46 

AR-019 347 GR410424 
尿磷酸核苷转移酶
(Ricinus communis) 

EEF32516.1 8e-23 99/122 81 

AR-020 307 GR410425 
氨基酸跨膜转运子

(Arabidopsis thaliana) 
NP_177862.1 0.074 15/15 100 

AR-023 311 GR410426 

tRNA-Lys(trnK)基因和

突变酶 K (matK)推测基

因 (Anoectochilus 
roxburghii) 

EU817409 2e-124 88/92 96% 
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图 2  从福建金线莲对照组和接菌组 mRNA 中得到的部分差异显示条带 

分别从福建金线莲对照组(没有接种真菌)和接菌组中提取总 RNA, 通过 5'随机引物和 3'锚定引物进行反转录和 PCR 扩增, 扩增的 cDNA 片

段在6%变性聚丙烯酰胺凝胶中分离. 箭头指示的是差异显示 cDNA条带, 从胶中回收这些条带作进一步分析. 泳道1, 3, 5, 7, 9, 11, 13, 15, 17, 

19, 21 和 23 是从对照组得到的产物, 泳道 2, 4, 6, 8, 10, 12, 14, 16, 18, 20, 22 和 24 是从接菌组得到的产物; 泳道 1 和 2, 3 和 4, ….., 23 和 24

等分别为相同的引物组合扩增的产物; 泳道 1~8 的引物组合分别是 H-T10A 和 DD10, DD20, DD23, DD34 的组合; 泳道 9~16 的引物组合分别

是 H-T10G 和 DD10, DD20, DD23, DD34 的组合; 泳道 17~24 的引物组合分别是 H-T10G 和 DD10, DD20, DD23, DD34 组合; M 为 DNA 标记物 
DL2000 

能已知的基因或蛋白质进行序列相似性比对, 发现

以上的 7 个基因中有 3 个(AR-DD037, AR-DD044 和

AR-DD047)在基因库中找不到相似的序列, 可能是新

基因. 在另外2个上调表达的基因中, AR-DD019克隆

基因与蓖麻(Ricinus communis)的尿磷酸核苷转移酶

基 因 有 较 高 的 的 同 源 性 ( 相 似 度 达 81%), 而

AR-DD017 克隆基因与玉米赤霉菌(Gibberella zeae)

的假蛋白基因有较低的相似度 (相似度为 46%). 

AR-020 克隆的部分 cDNA 序列与拟南芥的氨基酸跨

膜转运子基因显示出 100%同源性. 差异表达基因

AR-DD023 与福建金线莲的 tRNA-Lys (trnK)基因和

突变酶 K(matK)推测基因显示出 96%的同源性.  

3  讨论 

福建金线莲与内生真菌 AR-18 的形态学和显微

结构显示, 在本实验的共生系统中植物和真菌形成

了内生菌根. 本研究的观察结果与 Hadley 在紫花苞

舌兰(Spathoglottis plicata Bl.)[31]中观察到结果相似. 

本研究寻找受内生真菌影响表达改变的基因, 从 52 
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图 3  双引物重扩增的差异显示条带 

泳道 1~9 显示的差异显示条带分别为: AR-DD17, AR-DD19, 

AR-DD20, AR-DD23, AR-DD44, AR-37, AR-DD47, AR-DD38 和 

AR-DD40. M 为 DNA 标记物 DL2000 

个条带中找到了 7 个这样的基因片段, 其中 5 个上调

基因, 1 个下调基因和 1 个在接菌组中差异表达的基

因. 与基因库中序列比对发现, 只有 4 个基因与库中

已知基因有一定的同源性.  

第一个片段 (AR-DD017) 为假蛋白基因 . 将

AR-DD017 序列通过 BLASTN 和 BLASTX 比对分析, 

发现它与已知的植物蛋白没有同源性, 而与一些真

菌和动物如: 玉蜀黍赤霉(Gibberella zeae)、发光杆菌

(Photorhabdus asymbiotica)、海葵(Nematostella vect- 

ensis)、斑胸草雀(Taeniopygia guttata)的假蛋白基因部

分同源. 因而, 此蛋白在促进真菌诱导植物生长方面

的具体功能尚不明确.  

第二个片段(AR-DD019)为受 AR-18 菌诱导上调

表达的基因. 它编码尿磷酸核苷转移酶(UPRTs; EC 

2.4.2.9), 在植物中存在普遍同源性 , 包括蓖麻

(Ricinus communis)、烟草(Nicotiana tabacum)、玉米

(Zea mays)和拟南芥(Arabidopsis thaliana). 尿磷酸核

苷转移酶的作用是在催化尿嘧啶与磷酸核糖焦磷酸

转化为单磷酸尿苷(UMP)的过程中捕获嘧啶碱基[32]. 

UPRTs 被认为是一种不重要的节能型酶, 但最新发

现其能捕获尿嘧啶, 这对植物发育十分重要[33]. 尿嘧

啶捕获能力的丧失将会使依赖光产生的淡绿色表型

变为白色表型突变体, 表现为植株矮小的、失去产生

可育性后代的功能. 在所有受分析的组织中, 除了气 

孔其质体的生物合成和淀粉粒的积聚都会受到影  

响[33]. 在拟南芥中, 尽管单个核基因编码质体靶向蛋

白, 但 UPP 几乎对所有 UPRT 的活性都起作用[33,34]. 

此前研究发现, 从兰科植物根中分离出的一些内生

真菌对植物生长有显著的促进作用[5,10]. 在本研究中, 

与AR-18菌共生的福建金线莲, 其编码UPRT基因的

表达提高了; 说明在菌根共生的福建金线莲中尿嘧

啶捕获能力提高了, 促进了质体的生物合成. 以上数

据显示内生真菌可能通过提高 UPRT 基因表达来促

进福建金线莲的生长发育.  
基因(AR-DD020)受 AR-18 菌的诱导而下调表达. 

该基因与拟南芥的氨基酸跨膜转运基因的核酸序列

具同源性. 在植物中, 氨基酸在很多代谢过程中起着

重要作用, 如蛋白质合成、激素代谢、细胞生长、代

谢能产生、核苷酸合成、氮代谢以及尿素生物合成[35]. 

在多细胞生物中, 许多含氮化合物在细胞间转运. 作 

 

 

图 4  差异条带反式 Northern 点杂交 

重扩增回收 cDNA 条带, 扩增产物均等地印迹到”材料和方法”所述的两张膜上; 膜分别与地高辛标记的对照组(B)和接菌组(A)总 RNA 合成

来的 cDNAs 杂交. 点 1~9 分别是 AR-DD17, AR-DD19, AR-DD20, AR-DD38, AR-DD40, AR-23, AR-DD37, AR-DD44 和 AR-DD47 
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为这个过程的媒介, 氨基酸转运体在植物中发挥生

理性作用. 许多研究都支持多种转运体的存在, 其在

反应底物光谱、转运机制(如协同转运中离子的运用)

以及组织特异性方面转运体是不同的[36~38]. 同时,氮

代谢途径非常复杂: 一些反应在不同的细胞位点由

多种酶催化, 而且已知的转运体隶属于 5 个族[35,39]. 

因此, 在 AR-18 菌作用下氨基酸跨膜转运子基因表

达减弱, 说明内生真菌 AR-18 调控了整个转运机制

中的一小部分, 从而控制一系列基因的转录.  

第 4 个基因片段(AR-DD023)在 AR-18 菌的诱导

下特异性表达. 通过序列比对可以预测它属于编码

突变酶(matK)的推测蛋白基因, 在高等植物中由叶

绿体 tRNALys 内含子编码, 在非光合植物植物中由残

余质体基因组中的 ORFs 编码. 这个酶的功能是将多

个Ⅱ型内含子进行拼接[40]. 这些类似核突变酶蛋白

可能被引入各细胞器中, 将Ⅱ型內含子进行拼接或

承担其他细胞功能. 由核内基因编码的突变酶可能

调节着细胞器内基因的表达, 可以折射出流动的Ⅱ

型内含子演进为剪接型内含子这一步[40,41]. 因为由

突变酶基因编码的Ⅱ型内含子存在于植物线粒体 

和叶绿体基因组中 , 很可能是核内突变酶基因的

ORFs 从细胞器转移到细胞核内, 这已从其他细胞器

基因上得到证实[42,43]. 因此, 核基因编码的突变酶潜

在的功能是作为剪接细胞器内多种Ⅱ型内含子的部

分普通元件. 将Ⅱ型内含子突变酶转至细胞核潜在

的好处是便利于调控细胞器基因的表达, 它是通过

剪接一个或多个细胞器内含子连接到完整信号中来

调节基因的表达 , 以应对细胞能量变化和环境刺  

激[44]. 与内生真菌共生促进植物生长发育的事实, 暗

示真菌诱导植物生长变化可能是真菌运动蛋白与植

物蛋白相互作用的结果.  

总之 , 以上概述了在福建金线莲与内生真菌

AR-18 共生下几个对福建金线莲生长起促进作用的

可能基因, 被证实为对真菌作用敏感的新基因. 尽管

考虑到本研究的有限性, 这些基因的准确功能还需

要通过其全基因序列的表达才能鉴定, 但这些片段

序列为鉴定福建金线莲完整基因组提供了一个有价

值的补充, 为研究内生真菌与福建金线莲共生促生

关系提供了新的分子资源. 结果也显示, 差异显示技

术在分析内生菌促进兰科植物生长的分子机制研究

方面是一种很有效的工具.  
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