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未来“慧”农业

农业微生物：“菌”上大有用场
姻本报记者张双虎

“现在我愁的不是销量，愁的是产量
供不上。”河南省新蔡县牛湾村益生菌
水稻种植基地负责人彭东文说，“我的生
态稻，在 4月份开始种秧时就全部预售
完了。”
前不久，河南省新蔡县牛湾村益生

菌水稻种植基地的“丰收季”如期举办。得
益于益生菌技术的使用，这种水稻在生长
周期内，病害、虫害率极大降低，不但减少
了化肥农药用量，而且生产的大米颗粒饱
满、色泽透亮、口感软糯、米香悠长。

牛湾村第一书记谢云介绍说，这
是河南省首个把益生菌用到水稻种植
方面的农业技术项目，随着技术的推
广和试种带来收益的增加，越来越多
村民想试一试这种技术，“明年种植面
积将进一步扩大”。

微生物组学技术已经悄然在农业增
产增效的“战场”上凸显力量。

被忽视的力量

“微生物组作为宿主的第二套基因
组（第一套指宿主自身的基因组），长期以
来处于相对被忽视的状态。”中国农业大
学生物学院植物生理学与生物化学国家
重点实验室教授徐凌告诉《中国科学报》。

在农业领域，全球科学家投入了大
量的人力物力，研究农作物的功能基因，
用以改良植物性状，推动农业可持续发
展、保障粮食安全，目前已取得了显著的
成效。

一方面作物基因改良存在育种周期
比较长等问题。另一方面，现在越来越多
的研究发现，植物微生物组可以提高植物
抗旱、抗病等重要抗逆性状，促进氮磷等
营养物质的吸收利用效率，广泛参与调控
植株生长发育及杂种优势等多个生物学
过程，并影响最终作物产量和品质。
“因此，接下来针对‘作物—微生物

组’作用机理的研究，必将大大加速传统
育种与微生物群落育种相结合进行的农
作物性状改良，以及农业微生物技术产
品（如生物种衣剂、微生物农药、微生物
肥力等）的开发应用。”徐凌说，“这会推
进高产优质、绿色高效现代农业的发展，
符合国际农业生物技术的发展趋势，也
是提升我国农业科技核心竞争力、保障
国家粮食安全、提高农业综合效益的重
要技术支撑。”

中国农业科学院农业微生物资源团
队首席科学家魏海雷认为，农业微生物种
质资源种类丰富，涵盖了细菌、真菌、病毒
等重要类群，主要应用于肥料、食药用、饲

料、植保、农业环境等方面。微生物在探索
高效、安全、资源节约、环境友好的现代农
业发展之路上发挥着重要作用。
“特别是在绿色发展大背景下，农业

微生物的应用极为迫切。”魏海雷说，
“比如，解决‘藏粮于地’就需要微生物的
参与，固氮微生物等微生物肥料可以增
加土壤中的氮素来源，解磷、解钾微生物
可以分解土壤中难溶的磷、钾，将其转变
为作物能吸收利用的磷、钾化合物。”

此外，以微生物技术为纽带，通过农
业废弃物的肥料化、沼气化、食用菌化和
饲料化，把种植业、养殖业和居民生活紧
密连接起来，可以减少环境污染、改善农
村生态环境、发展农业循环经济，促进农
业可持续发展。

微生物组学的“好时代”

微生物组是指一个特定环境或生态
系统中，全部微生物及其遗传信息的集
合，其中蕴藏着极为丰富的微生物资源。
“全面系统地解析微生物组的结构

和功能，将为解决人类面临的能源、生态
环境、工农业生产和人体健康等重大问
题带来新思路。”中国科学院南京土壤
研究所研究员、中国科学院大学教授褚
海燕在接受《中国科学报》采访时说，
“然而，微生物组学研究在很大程度上取

决于其技术与方法的发展。”
在高通量测序技术出现以前，微生

物研究主要基于分离培养和指纹图谱等
技术，但由于这些技术存在不足，人们对
于微生物的认识十分有限。本世纪初，
微生物组学技术的兴起，对环境整体微
生物群落进行分析成为可能，开创了微
生物分子生态学研究的新时代。而高通
量测序和质谱等技术的突破，使人们可
以从 DNA、RNA、蛋白质和代谢物等不
同水平解析微生物组，以获得更为全面
的微生物组信息。
“目前微生物组学研究正处于从数

量到质量、从结构到功能的关键转变时
期。”褚海燕解释说，“微生物与其所处
环境共同构成了复杂的微生物组，在支
撑生态系统过程和功能中，发挥着不可
替代的作用。为充分发挥微生物组在各
前沿领域的关键作用，迫切需要深入理
解微生物组的结构和功能。”

目前的组学技术仍存在一定局限
性，建立在宏观生态学基础上的理论和
模型是否适用于微生物领域、针对个体
层面的微生物研究是否适用微生物组
等问题目前还没有明确的结论，仍需要
更多的微生物组学数据支撑。
“微生物跟动植物等大型生物不同，

单个微生物的作用微不足道。而且环境
中的微生物数量巨大，每克土壤里，就可

能有成千上万种微生物，组学技术可将
其作为一个整体研究，同时测定成千上
万微生物的群落组成、功能和相互关
系。”褚海燕说，“因此，微生物组学研究
要和大数据、人工智能等技术结合起来，
深入理解微生物的组成、多样性与时空分
布，深入挖掘微生物的功能与调控机制。
现在大数据、人工智能等技术的进步，让
微生物组学研究进入了‘最好时代’。”

用好“后发优势”

“目前，世界范围内针对植物的微生
物组学研究尚处于起步阶段，且多侧重
于模式植物的理论研究，利用农作物进
行大田应用试验的例子还比较少，对于
‘作物—微生物组’在农业生产环境下的
互作机理知之甚少。”徐凌说，“在此背
景下，我国农业微生物组学的研究正逐
步体现出后发优势。”

目前，我国农业微生物组学技术体
系逐步完善，有一批年轻且富有创造力
的人才，但“在前沿理论研究方面总体
上处于跟跑状态，多偏重于技术应用”，
在基础研究、原创成果、顶尖人才、技术
生态、基础平台、标准规范等方面，“与世
界领先水平还存在明显差距”。
“因此，需继续加大农业微生物组理

论研究的投入，致力于突破一批关键技
术瓶颈（如微生物组基因编辑技术、人工
微生物群落合成技术等），建立拥有自主
知识产权的技术体系。”徐凌说。

徐凌指出，同时还要防范盲目跟跑
国际热点，应面向我国农业生产的特定
环境和实际需求，以主要农业动植物、
农业微生物和农业生态为综合研究对
象，从农业水土环境、作物种质、生物农
药肥料等领域充分发掘农业微生物的应
用潜力，助力我国资源节约型、环境友好
型现代农业发展。

褚海燕认为，我们不仅要研究微生
物群落分布，还要研究微生物组和作物
产量、品质、生物固氮等功能之间的关
系。通过生物信息分析、海量数据分析，
识别关键微生物，然后分离培养，通过微
生物间的网络关系筛选核心物种，构建
最简“微生物组”，最后通过菌群移植或
合成菌群制剂来改良“非健康的土壤”，
从而保证作物优质高产。
“农业微生物研究不仅涉及土壤微

生物，还应关注农作物自身的微生物组。
农业微生物研究将在解决粮食安全、环
境保护、全球变化以及人类健康等方面
起着更加重要的作用。”褚海燕说。

科研人员在安徽蒙城采集小麦根际、根内、茎、叶片样品，以研究小麦微生物组
与作物产量的关系。 受访者供图
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农业科技 32021年 11月 30日 星期二
编辑 /张晴丹 校对 /何工劳 Tel：（010）62580690 E-mail押agriweekly＠stimes.cn

环球农业

追
踪
土
壤
细
菌
的
﹃
吃
碳
﹄
行
动

美国康奈尔大学的研究人员开
发了一种创新技术，可以跟踪微生物
并了解它们处理土壤碳的各种方式。
这些发现增加了人们对细菌如何促
进全球碳循环的认识。相关论文近
日发表于美国《国家科学院院刊》。

众所周知，土壤细菌很难研究，
尽管它们是生物圈健康的关键参与
者。它们将植物生物量转化为土壤
有机质，而土壤有机质是土壤肥力的
基础，其含碳量是大气的 3倍。通过
这种方式，细菌控制了最终进入大气
或储存在土壤中的碳量，每年土壤微
生物处理的碳量大约是所有人为排
放总量的 6倍。
“我们希望利用一些重要信息研

究生物体本身，以便更好地了解它们
在做什么，以及为什么要这样做。”美
国康奈尔大学土壤和作物科学系教授
Daniel Buckley说，“我们了解得越多，
就越能更好地预测土壤中碳的变化。”

在预测碳循环和气候变化的计
算机模型中，最大的不确定性是人们
对土壤细菌如何运作和影响土壤中
碳的了解甚少。提高人们对细菌在
碳循环中所起作用的认识，将有助于
气候模型建立者做出更准确的预测。
“通过了解微生物在做什么，我

们希望能够更好地预测未来碳循环
中会发生什么，然后就如何管理土壤
做出更好的决定。”Buckley表示。

土壤微生物很小，很难在地下观
察到，因此科学家对它们的需求了解
不够，加上它们无法在实验室中培
养，使其几乎无法被研究。

在这篇论文中，研究团队使用稳
定同位素和高通量 DNA 测序来识

别不同种类的细菌，并追
踪每一种细菌如何随时
间的推移消耗碳。

Buckley 解释说：“这
种方法使我们能够识别
同位素标记的 DNA，并
找出哪种微生物吃了每
种不同类型的碳。”他把
这种方法比作在钞票上
做记号，在城市里发行，
然后在经济运行中跟踪
它们。

他们发现微生物有
不同的吸收碳的策略。快
速生长、进食和死亡的微
生物以易于获取的碳（如
糖）为食。同时，其他细菌
专攻更难分解和吸收的
碳。这些微生物生长和消
耗材料的速度更慢，而且
更专业、更高效。在这项
研究中，研究人员将这些
类型的细菌归为“协会”，
其是以同样的方式获取
食物或碳的生物群。

这项新研究通过揭
示微生物处理植物碳的
不同策略，为土壤有机质
的形成和损失提供了线
索。在将来的工作中，该
团队还将调查一些“协
会”是否喜欢不同的栖
息地，如森林或农田，以
及土壤 pH值对微生物群落的影响。

（王方编译）
相 关 论 文 信 息 ：

研究揭示超快速冷却实现持久保鲜机理
本报讯近日，中国农业科学院

农产品加工研究所肉品加工与品质
调控创新团队以羊肉为研究对象，阐
明了超快速冷却对羊肉宰后僵直、新
鲜度与微生物组成的影响。相关研究
结果发表于《食品化学》等期刊上。

该研究发现，超快速冷却处理
可以促使大量钙离子快速释放到
肌浆中，激活肌动球蛋白腺嘌呤核
苷三磷酸酶，使肌节挛缩导致肌原
纤维小片化指数迅速升高，同时也
降低了糖酵解速率和腺嘌呤核苷
三磷酸消耗速率，提高了 μ—钙蛋
白酶活性，促进骨架蛋白降解与肌
动球蛋白解离，最终有效抑制宰后
僵直的发生。

不仅如此，超快速冷却还可以显

著降低羊胴体表面菌落总数、挥发性
盐基氮和硫代巴比妥酸值，达到延长
货架期的目的；贮藏过程挥发性盐基
氮含量的增加与巨型球菌属、短杆菌
属和苏黎世杆菌属呈正相关关系，超
快速冷却处理主要降低棒状杆菌属、
耐冷菌属微生物的数量。

团队还先后在猪肉、牛肉、鸭肉
上进行了验证，确证了超快速冷却的
抑僵直保质与抑菌保鲜效果，为超快
速冷却技术应用提供了依据，为冷鲜
肉调运提供技术支撑。（李晨杜坷）

相关论文信息：

PIL家族转录因子抑制植物分蘖机制获解析

本报讯近日，山东省农业科学
院水稻研究所研究员谢先芝等，报道
了 PIL家族转录因子直接与 SPLs互
作，并在抑制小麦、水稻和拟南芥分
蘖 /分枝方面发挥重要作用。相关论
文在线发表于《新植物学家》。

该研究首先对小麦 TaPIL1 进
行过表达表型分析发现，TaPIL1 通
过上调 TaTB1 表达来抑制小麦分
蘖 。 酵 母 单 杂 、 瞬 时 表 达 和
ChIP-qPCR 实验结果表明，TaPIL1
能够激活 TaTB1 转录。将 TaPIL1
与强转录抑制因子基序 SRDX 融
合，结果发现 TaPIL1-SRDX 转基
因小麦分蘖数增加，并表现出矮化
表型，说明 TaPIL1的转录激活活性

对于其抑制分蘖功能至关重要。基
于前期研究发现 TaSPL3/17 直接激
活 TaTB1 转录来抑制小麦分蘖，研
究 验 证 显 示 ，TaPIL1 可 直 接 与
TaSPL3/17互作。

进一步对水稻 OsPIL11 的功能
进行鉴定发现，其过表达和功能缺失
突变均分别减少或增加了水稻分蘖
数，而这均是通过调控 OsTB1表达
实现的。在拟南芥中，同样证实 PIF4
与 SPL9存在互作以抑制茎分枝。综
上说明，转录因子 PIF/PILs与 SPLs
的互作在抑制小麦、水稻和拟南芥分
蘖 /分枝中具有保守特性。（王方）

相关论文信息：

研究找到橡胶树叶片颜色变化关键因素
本报讯 近日，中国热带农业科

学院橡胶所在橡胶树花青素生物合
成的转录调控方面取得重要进展，相
关成果发表于《工业作物和产品》。该
成果不仅丰富了对橡胶树花青素合成
转录调控的认识，也为橡胶树遗传转
化体系提供了高效的选择标记。

橡胶树叶片的发育过程可分
为古铜期、变色期、淡绿期和稳定
期四个阶段。研究团队通过高效液
相色谱分析发现一种花青素成
分———矢车菊素是橡胶树叶片发
育过程中颜色变化的一个关键因
素。茉莉酸甲酯处理橡胶树体胚可

以诱导花青素的合成积累，使其呈
现出红色，说明花青素可以作为橡
胶树体胚遗传转化的选择标记。为
此，团队克隆了一个新的 MYB 转
录因子基因 HbAN2，其表达水平
与橡胶树组织中花青素的合成积
累相一致。在烟草和橡胶树体胚
中，过表达 HbAN2 上调花青素合
成通路中关键基因的表达从而促
进花青素的积累，使转化子呈现红
色而提高转基因的筛选效率。

（张晴丹）
相 关 论 文 信 息 ：

氧化石墨烯让亚洲玉米螟“变胖”“短命”

本报讯近日，《生态毒理学与环
境安全》在线发表了中国农业科学院
植物保护研究所粮食作物害虫监测与
控制创新团队的研究论文。他们发现，
亚洲玉米螟幼虫取食含有氧化石墨烯
的饲料后体形会“变胖”，并在蛋白及
转录组水平上揭示促进玉米螟生长发
育和寿命缩短的分子机制。

该团队在前期研究基础上发
现，玉米螟幼虫取食含有氧化石墨
烯的人工饲料后取食量显著增加，
幼虫体重、蛹重和化蛹率增加，寿命
缩短。同时也缩短了玉米螟幼虫为
害农作物的时间。

通过转录组和蛋白组联合分析发
现，氧化石墨烯可激活玉米螟体内的
胰蛋白酶样丝氨酸蛋白酶、谷胱甘肽
S—转移酶、热休克蛋白和糖基转移
酶，促进体内食物分解和吸收。

通过 RNAi试验验证结果表明，
胰蛋白酶基因是氧化石墨烯促进玉米
螟生长的关键基因之一。该研究进一步
佐证了氧化石墨烯可能提高农药的吸
收并增强杀虫活性，为氧化石墨烯的合
理开发利用，特别是针对经济害虫方面
的应用提供了科学依据。 （李晨）
相 关 论 文 信 息 ：

宁乡猪有了“身份证”
姻本报见习记者王昊昊

有上千年饲养历史的中国四大名猪
之一宁乡猪，终于有了“身份证”！

近日，《分子生态学资源》发表研究
论文，绘制了高精度宁乡猪基因组图谱，
揭示了宁乡猪基因组内丰富的遗传变异
和肉质优异性状的遗传基础。这意味着
宁乡猪有了“身份证”。

溯源：解开宁乡猪好吃的“密码”

宁乡猪产于湖南宁乡市流沙河和草
冲区域，以肉质鲜嫩、风味独特和不饱和
脂肪酸含量高而著称。宁乡猪产业是宁
乡市经济发展的主导产业之一，2020
年，该市出栏花猪 32万头，一、二、三产
业综合产值 35亿元。
“宁乡花猪很好吃，产业发展也越来

越好，但大家不知道宁乡猪到底好在哪
里。”该论文第一作者、湖南农业大学动
物科学技术学院教授马海明表示，要搞
懂这个问题，只能从研究其基因入手。

在此之前，宁乡猪没有自己的基因
组图谱，而是借用一个外来品种的基因
图谱，两者差异很大，可以说是“货不对
板”。“这一定程度上制约了宁乡猪产业
的发展。”马海明说。2016年，这项基础
性研究正式启动。

大量研究表明，中国地方猪种的基
因多样性高于欧洲猪种，而中外猪种在
脂肪沉积和脂肪酸含量方面存在着显
著差异。为此，该项研究还额外采了 8
个中国地方猪种的耳样进行了重测序。
“采样过程充满艰辛，很多地方猪种存
量很少，农户不愿意让团队采样。”马海
明说，团队先后到湖南、重庆、广西和云
南四地采样，花了近半年时间。

有了采样基础，团队采用单分子实时
测序、空间三维基因组学等技术，对宁乡
猪的遗传基因组进行了分析，组装了高精
度的宁乡猪基因组，注释了 20912个蛋白
编码基因和 34.04 %的重复序列，筛选出
了显著影响宁乡猪肉质的相关基因。
“这意味着我们摸清了宁乡猪的主

要遗传特性，掌握了高精度宁乡猪基因
组图谱，获得了解开宁乡花猪好吃的‘密
码’的钥匙。”马海明说，此前业界做过针
对地方猪繁殖性状的基因组图谱，而此
次获得的图谱针对肉质而做，基因分辨
率高于此前的研究。

湖南省生猪产业体系岗位专家、湖
南农业大学动物科学技术学院教授贺建
华是该研究论文共同通讯作者，他表示，
现在市面上很多餐饮企业都广泛使用宁
乡花猪肉，但这些猪肉的真假难以鉴别。
团队将在基因组图谱的基础上，进一步开
发宁乡猪肉鉴别试剂盒，让普通民众能简
单、快速地鉴别宁乡花猪肉的真假。

发现：不同日龄段宁乡猪基因有差异

动物出生后，肌肉的生长发育主要
表现为肌细胞生长与肥大，肌纤维数量
却很少发生变化。目前，猪肉是人类获得
动物性蛋白的主要来源。猪背最长肌是
评价猪肉品质的主要部分。

该研究通过三代测序技术，获得了
高质量的宁乡猪全基因组序列，其基因
组组装大小为 2.438 G，具有 contig N50
和 contig 的分别为 26.1 Mb 和 139.033
Mb，通过 Hi-C技术挂载到 19个染色
体上；通过对宁乡猪的肌肉组织、脂肪组
织和肝脏组织转录组中信使核糖核酸
（mRNA）与长链非编码 RNA（lncRNA）
分析，发现其在不同日龄段基因差异表
达模式不同。

贺建华介绍，团队选择与同一头
公猪配种的四头母猪后代，分别在 30
日龄、90 日龄、150 日龄、210 日龄进行
研究，每个时间点选择其中的一头母
猪所产的 3 头雄性仔猪进行屠宰采
样，每个时间点选的 3 头宁乡猪为全
同胞，不同时间点之间为半同胞关系，
共计 12头。

在背最长肌的四个发育阶段，研究
团队通过对 6个组两两比较总共鉴定了
7641 个差异 mRNA 和 510 个差异

lncRNA。在 DEmRNA中，30日龄与 90
日龄中的差异 mRNA 数量最少，90 日
龄与 210 日龄之间的差异 mRNA数量
最多；在 DElncRNA中，30日龄与 90日
龄差异 lncRNA 数量最少，30 日龄与
210日龄差异 lncRNA数量最多。

为更好地研究宁乡猪肌肉在发育过
程中差异基因的潜在功能，团队以 30日
龄为参照，构建了 90 日龄、150 日龄、
210日龄 3个封闭组。结果显示，与 30
日龄相比，90 日龄中 394 个基因上调，
主要富集于小分子代谢过程、脂质代谢
过程、脂肪细胞分化等；150 日龄中有
1652 个基因上调，主要富集于核酸结
合、核酸酶活性和核酸内切酶活性等；
210日龄中 2218个基因上调，主要富集
于转移酶活性等。
“我们通过使用最新的三代测序技

术，首次获得了宁乡猪的全基因组图谱；
通过三代全基因组数据注释了宁乡猪转
录基因和 lncRNA信息，首次利用全转
录组学研究方法，利用二代测序平台分
析了宁乡猪背最长肌组织、背部皮下脂
肪组织以及肝脏组织，以此研究宁乡猪
在不同发育阶段与脂质代谢相关的基因
对发育的调控。”马海明表示。

攻坚：掌握宁乡猪肉质变化规律

“基因组图谱绘制完成，意味着人类
更进一步认识了延续千年的宁乡花猪，
这是一个历史突破。”湖南省养猪协会副

会长、宁乡花猪产业发展协会会长李述
初说。

他表示，传统育种方式育种至少要
花八至十年，这一成果不仅可让育种时
间缩短一半，还能很好地指导宁乡猪新
品种种质资源创新研究工作，帮助大家
进一步挖掘其优异基因，育出肉质更佳
和经济效益更高的猪种，这对有“熊猫
猪”之称、曾几近濒临灭绝的宁乡猪产业
发展意义重大。
“目前我们做的研究仍不够，比如，

此次转录组测序研究中，仍然存在少量
的 mRNA没有功能注释，需要确定这
些 mRNA的功能；通过转录组测序分
析，获得了大量的新鉴定的 lncRNA及
其预测的靶基因，需要进一步在功能性
方面验证新 lncRNA的作用；需要进一
步对可能存在 ceRNA 关系的 lncR-
NA-miRNA-mRNA 对进行作用机制
上的验证。”马海明说，团队未来将通过
深入研究，逐步掌握宁乡猪在不同生长
阶段肉质的变化规律。

马海明表示，红色原鸡、山羊以及一
些水产物种的基因组研究已开展得比较
多，随着越来越多的科研工作者参与农
业动物基因组学研究，未来他们将绘制
更多的农业动物基因组图谱，这不仅会
促进相关农业产业更高效发展，还会帮
助人类更深入地了解、认识这些物种的
生长发育规律。

相关论文信息：


