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摘要： 目的　 对枯草芽孢杆菌 ＪＬＧＡ⁃ＳＤ⁃２８ 转化人参皂苷 Ｒｂ１ 的特性及其全基因组测序进行分析。 方法　 利用 ＯＮＴ 测

序平台以及 Ｎａｎｏｐｏｒｅ 测序平台进行全基因组测序鉴定该菌的特征， 并对该菌进行了 ＧＯ、 ＣＯＧ 以及 ＣＡＺｙ 功能注释分

析。 结果　 该菌株基因组全长为 ４ ２１５ ５３６ ｂｐ， ＧＣ 含量为 ４３􀆰 ５１％ ， 预测编码了 ４ ２２９ 个开放阅读框 （ＯＲＦｓ）； ＧＯ 分

析的功能细分为 ４３ 类， ＣＯＧ 分析的功能细分为 ２５ 类， ＣＡＺｙ 分析该菌有 １０８ 个与人参皂苷转化相关的基因。 结论　
枯草芽孢杆菌 ＪＬＧＡ⁃ＳＤ⁃２８ 全基因组测序结果可为今后进一步研究该菌种对人参皂苷的转化提供依据。
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　 　 人参 Ｐａｎａｘ ｇｉｎｓｅｎｇ Ｃ． Ａ． Ｍｅｙ 是我国乃至世界的名贵中

药材之一， 具有极高的药用价值及保健功能， 特别是在

２００２ 年人参被批准为新资源食品， 人参食品相关的基础研

究和产品开发成为热点［１］ 。 人参具有大补元气、 养血生

津、 保护心肌、 疏通筋脉的功效［２］ 。 人参皂苷是人参的主

要活性成分， 分为达玛烷型四环三萜类原人参二醇型皂苷、
达玛烷型四环三萜类原人参三醇型皂苷、 齐墩果烷型五环

三萜类皂苷及奥克梯隆型皂苷［３⁃４］ 。 相关的药理活性研究表

明， 人参皂苷具有抗病毒、 抗衰老、 抗肿瘤、 改善认知功

能、 抗心律失常等作用［５⁃７］ 。 人参皂苷的代谢研究证实了进

入机体起作用的是经过胃肠道菌群代谢后的代谢产物次级

皂苷， 这些次级皂苷通常被称为稀有人参皂苷， 具有相对

较高的生理活性和药理作用， 更容易被机体吸收［８⁃９］ 。 人参

皂苷 Ｒｇ３ 具有抗肿瘤、 抗糖尿病、 抗抑郁、 抗炎、 增强机

体免疫力等作用［１０⁃１１］ 。 人参皂苷 ＣＫ 具有抗炎、 抗氧化、
抗癌、 抗抑郁等作用［１２⁃１４］ 。 稀有人参皂苷在人参中含量相

对较低， 甚至有些稀有人参皂苷根本不存在， 直接制备和

纯化成本较高， 系统研究稀有人参皂苷转化具有一定的理

论意义和市场需求。
现阶段稀有人参皂苷的转化方法主要有化学转化法、

微生物转化法和酶转化法［１５］ 。 化学转化法反应条件剧烈，
副产物多， 易造成环境污染［１６］ 。 微生物转化法的微生物来

源比较广泛、 种类繁多、 更容易获得， 微生物转化反应速

度快、 成本低［１７⁃１８］ 。 酶转化法反应条件温和， 转化效率

高， 无环境污染［１９］ 。 其中生物转化通过对人参皂苷上的糖

基进行结构改造来制备出活性较高的稀有人参皂苷的研究

成为国内外人参皂苷研究的热点［２０］ 。 Ｚｈｏｕ 等［２１］ 研究发现，
人参皂苷 Ｒｂ１ 可通过 Ｐａｅｃｉｌｏｍｙｃｅｓ ｂａｉｎｉｅｒ ｓｐ． ２２９ 转化为人

参皂苷 ＣＫ 以及 １ 个已知的 ３⁃酮衍生物和 ２ 个新的脱氢代

谢物， 并探讨了其对 Ｗｎｔ 信号通路的作用机制。 李俊莹

等［２２］研究表明， 人参内生真菌 Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａ ｓｐ． ＧＥ １７⁃７ 能

够特异性水解原人参二醇型皂苷 Ｃ⁃２０ 位糖基， 制备人参皂

苷 Ｒｇ３。
人参皂苷转化产物一般通过薄层色谱检测， 但其灵敏

度较低。 超高效液相色谱与高分辨质谱相联用技术具有耗

时少、 分辨率高、 特异性强和灵敏度高等特点， 能够进行

更加准确可靠的分析， 但其缺点成本较高［２３⁃２４］ 。
前期实验以人参茎叶总皂苷为碳源， 富集土壤中的微

生物， 经分离、 纯化后， 得到 ３０ 种可转化稀有人参皂苷的

微生物， 经过测序确定 ＪＬＧＡ⁃ＳＤ⁃２８ 为枯草芽孢杆菌。 本实

验将枯草芽孢杆菌 ＪＬＧＡ⁃ＳＤ⁃２８ 作为发酵底物进行进一步分

析研究， 以人参皂苷 Ｒｂ１ 为转化底物， 通过振荡培养后，
采用 ＵＨＰＬＣ⁃Ｑ⁃Ｅｘａｃｔｉｖｅ 四级杆⁃静电场轨道阱高分辨液质联

用技术对转化前后的底物和产物进行检测， 阐明枯草芽孢

杆菌 ＪＬＧＡ⁃ＳＤ⁃２８ 转化人参皂苷 Ｒｂ１ 的途径， 并且通过全基

因组测序， 确定其功能特性。
１　 材料

１􀆰 １　 试剂 　 枯草芽孢杆菌 ＪＬＧＡ⁃ＳＤ⁃２８ 为本实验室前期

从土壤中筛选得到， 经长春中医药大学王淑敏教授鉴定

为枯草芽孢杆菌 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｕｂｔｉｌｉｓ； 人参皂苷 Ｒｂ１ 标准品
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（纯度 ＞ ９８％ ， 上 海 源 叶 生 物 科 技 有 限 公 司， 批 号

Ｚ２０Ｓ９Ｘ７０６０３） ； 人参皂苷 Ｒｇ５ 标准品 （纯度＞９８％ ， 上

海源叶生物科技有限公司， 批号 Ｂ２４Ｍ８Ｓ３２３９０） ； 人参

皂苷 Ｒｇ３ 标准品 （纯度＞ ９８％ ， 上海源叶生物科技有限

公司， 批号 Ｚ２５Ｊ９Ｘ６４２３７） ； 人参皂苷 ＣＫ 标准品 （纯

度＞ ９８％ ， 上 海 源 叶 生 物 科 技 有 限 公 司， 批 号

Ｙ２０Ｎ９Ｚ７５４８４） ； 人参皂苷 Ｒｋ１ 标准品 （ 纯度 ＞ ９８％ ，
上海源叶生物科技有限公司， 批号 Ｂ２７Ｊ８Ｓ３９８５９） ； 乙

腈 （色谱纯， 美国 Ｆｉｓｈｅｒ 公司， 批号 １８４２６６） ； 甲醇

（色 谱 纯， 美 国 Ｆｉｓｈｅｒ 公 司， 批 号 １８６３４６） ； 超 纯 水

（Ｄｕｒａ ｓｅｒｉｅｓ 超纯水处理系统） 。
１􀆰 ２　 仪器　 立式压力蒸汽灭菌器 （上海博讯实业有限公司

医疗设备厂）； 全温摇床 （上海智诚分析仪器制造有限公

司）； ＤＺＦ⁃６０５０ 真空干燥箱 （上海申贤恒温设备厂）； ＳＷ⁃
ＣＪ⁃１Ｄ 型单人净化工作台 （苏州净化设备有限公司）；
Ｔｈｅｒｍｏ Ｕｌｔｉｍａｔｅ ３０００ 型超高效液相色谱系统、 Ｔｈｅｒｍｏ Ｑ⁃
Ｅｘａｃｔｉｖｅ Ｏｒｂｉｔｒａｐ 质 谱 仪， 包 括 Ｘｃａｌｉｂｅｒ 工 作 站 （ 美 国

Ｔｈｅｒｍｏ Ｆｉｓｈｅｒ 公司）。
２　 方法

２􀆰 １　 溶液制备

２􀆰 １􀆰 １　 培养基　 ＬＢ 培养液 （１００ ｍＬ）、 氯化钠 １ ｇ、 胰蛋

白胨 １ ｇ、 酵母粉 ０􀆰 ５ ｇ、 ５ ｍｏｌ ／ Ｌ 氢氧化钠 ２０ μＬ、 蒸馏水

定容至 １００ ｍＬ， １２１ ℃高压蒸汽灭菌 ２０ ｍｉｎ。
２􀆰 １􀆰 ２　 ５０ ｍｍｏｌ ／ Ｌ 磷酸盐缓冲液 　 Ａ 液 （ｐＨ ７􀆰 ０）， 取二

水合磷酸二氢钠 ３􀆰 １２ ｇ， 加蒸馏水定容至 １００ ｍＬ； Ｂ 液，
取十二水合磷酸氢二钠 ７􀆰 １７ ｇ， 加蒸馏水定容至１００ ｍＬ；
取 Ａ 液 ３９ ｍＬ 与 Ｂ 液 ６１ ｍＬ 混合， 蒸馏水定容至 ４００ ｍＬ。
２􀆰 １􀆰 ３　 转化底物人参皂苷 Ｒｂ１ 溶液 　 取人参皂苷 Ｒｂ１ １０
ｍｇ， 加无菌水定容至 １０ ｍＬ， 即得。
２􀆰 ２　 稀有人参皂苷转化 　 将枯草芽孢杆菌 ＪＬＧＡ⁃ＳＤ⁃２８ 置

于 ＬＢ 培养液中， 在 ３７ ℃、 ２００ ｒ ／ ｍｉｎ 条件下的摇床中培养

２４ ｈ， 得到该菌的菌液。 取菌液 ８ ｍＬ， 加入 Ｒｂ１ 底物皂苷

溶液 １ ｍＬ、 磷酸盐缓冲液 １ ｍＬ， 在 ３７ ℃、 ２００ ｒ ／ ｍｉｎ 条件

下的摇床中培养 ４ ｄ， 得到人参皂苷转化后的样品。
２􀆰 ３　 人参皂苷转化后样品处理　 在人参皂苷转化后的样品

中加入等体积的水饱和正丁醇， 涡旋震荡 １ ｍｉｎ， 在

６ ０００ ｒ ／ ｍｉｎ的条件下离心 ５ ｍｉｎ， 取上清液， 在 ４５ ℃的水

浴锅中挥干后加入 １ ｍＬ 甲醇溶解， 得到待测样品。
２􀆰 ４　 Ｔｈｅｒｍｏ ＱＥ 液质联用检测

２􀆰 ４􀆰 １　 Ｔｈｅｒｍｏ ＱＥ 液质联用检测色谱条件 　 ＳＵＰＥＬＣＯ Ｃ１８

色谱柱 （５ ｃｍ× ３􀆰 ０ ｍｍ， ２􀆰 ７ μｍ）； 流动相 ０􀆰 １％ 甲酸水

（Ａ） ⁃乙腈 （Ｂ）， 梯度洗脱 （０ ｍｉｎ， １５％ Ｂ； ５ ｍｉｎ， １９％
Ｂ； １０ ｍｉｎ， １９％ Ｂ； １３ ｍｉｎ， ２５％ Ｂ； １５ ｍｉｎ， ２８％ Ｂ；
１８ ｍｉｎ， ２８％ Ｂ； ２２ ｍｉｎ， ３０％ Ｂ； ２５ ｍｉｎ， ３５％ Ｂ； ３０ ｍｉｎ，
４０％ Ｂ； ３５ ｍｉｎ， ６０％ Ｂ； ３８ ｍｉｎ， ８０％ Ｂ； ４０ ｍｉｎ， １００％ Ｂ；
４５ ｍｉｎ， １００％ Ｂ； ５０ ｍｉｎ， １５％ Ｂ； ６０ ｍｉｎ， １５％ Ｂ）； 体积

流量 ０􀆰 ４ ｍＬ ／ ｍｉｎ； 进样量 ５ μＬ； 柱温 ３５ ℃。
２􀆰 ４􀆰 ２　 Ｔｈｅｒｍｏ ＱＥ 液质联用检测质谱条件 　 电喷雾离子

源； 负离子模式； 喷雾电压－３ ｋＶ； 干燥气温度 ３５０ ℃； 鞘

气流速 ４０ Ｌ ／ ｍｉｎ； 辅助气流速 １０ Ｌ ／ ｍｉｎ； 吹扫气体积流量

１ Ｌ ／ ｍｉｎ； 扫描方式为 Ｆｕｌｌ ＭＳ； 质量扫描范围 ｍ ／ ｚ １００ ～
１ ５００； 质量分辨率 ７０ ０００。
２􀆰 ５　 枯草芽孢杆菌 ＪＬＧＡ⁃ＳＤ⁃２８ 菌种的全基因组测序、 组

装、 注释　 将枯草芽孢杆菌 ＪＬＧＡ⁃ＳＤ⁃２８ 的基因组 ＤＮＡ 委

托北京百迈客生物科技有限公司利用 ＯＮＴ 测序平台以及

Ｎａｎｏｐｏｒｅ 测序平台进行全基因组测序。 利用 Ｎａｎｏｄｒｏｐ、
Ｑｕｂｉｔ 和 ０􀆰 ３５％ 琼脂糖凝胶电泳进行纯度、 浓度和完整性质

检， 提取高质量基因组 ＤＮＡ； 通过 ＢｌｕｅＰｉｐｐｉｎ 全自动核酸

回收系统回收大片段 ＤＮＡ； ＳＱＫ⁃ＬＳＫ１０９ 连接试剂盒进行

文库构建； 上机测序。 使用 Ｃａｎｕ ｖ１􀆰 ５ 软件［２５］ 对过滤后

ｓｕｂｒｅａｄｓ 进行组装， 最后采用 Ｐｉｌｏｎ［２６］ 软件利用二代数据进

一步对组装基因组进行纠错， 得到最终准确度更高的基因

组。 对重复序列、 编码基因、 非编码 ＲＮＡ、 假基因、 前噬

菌体、 基因岛、 ＣＲＩＳＰＲ 进行基因组组分分析， 得到预测基

因。 利用预测得到的基因序列与蛋白质直系同源簇

（Ｃｌｕｓｔｅｒ ｏｆ Ｏｒｔｈｏｌｏｇｏｕｓ Ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎｓ， ＣＯＧ［２７］ ）、 非冗余

蛋白 （ ｎｏｎ⁃ｒｅｄｕｎｄａｎｔ ｄａｔａｂａｓｅ， Ｎｒ［２８］ ） 等功能数据库做

ＢＬＡＳＴ［２９］比对， 得到基因功能注释结果。 基于 Ｎｒ 数据库

比对结果， 应用软件 Ｂｌａｓｔ２ＧＯ［３０］ 进行基因本体 （Ｇｅｎｅ Ｏｎ⁃
ｔｏｌｏｇｙ， ＧＯ［３１］ ） 数据库的功能注释。 利用已预测得到的基

因组信息， 如重复序列、 鸟嘌呤和胞嘧啶所占的比率 （ＧＣ
含有量） 等， 应用软件 Ｃｉｒｃｏｓ［３２］ 绘制基因组圈图。 另外，
利用软件 ｈｍｍｅｒ［３３］基于碳水化合物相关酶数据库 （Ｃａｒｂｏ⁃
ｈｙｄｒａｔｅ⁃Ａｃｔｉｖｅ ｅｎＺｙｍｅｓ， ＣＡＺｙ［３４］ ） 进行碳水化合物酶类基

因的功能注释。
３　 结果

３􀆰 １　 Ｔｈｅｒｍｏ ＱＥ 液质联用检测结果 　 通过与标准品对比，
确定其转化产物， 结果见图 １。

图 １　 枯草芽孢杆菌 ＪＬＧＡ⁃ＳＤ⁃２８ 转化人参

皂苷 Ｒｂ１ 总离子流图

本实验中， 枯草芽孢杆菌 ＪＬＧＡ⁃ＳＤ⁃２８ 可将人参皂苷

Ｒｂ１ 转化为人参皂苷 Ｒｇ３、 Ｒｋ１、 Ｒｇ５ 以及绞股蓝皂苷

ＬＸＸＶ。 推测人参皂苷 Ｒｂ１ 转化途径为人参皂苷 Ｒｂ１ 的 Ｃ⁃３
位糖苷键发生水解断裂为绞股蓝皂苷 ＬＸＸＶ； 人参皂苷 Ｒｂ１

９１５
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的 Ｃ⁃２０ 位糖苷键发生水解断裂为人参皂苷 Ｒｇ３， 人参皂苷

Ｒｇ３ 的 Ｃ⁃２０ 位发生脱水反应， 生成人参皂苷 Ｒｋ１ 和人参皂

苷 Ｒｇ５， 见图 ２。

图 ２　 枯草芽孢杆菌 ＪＬＧＡ⁃ＳＤ⁃２８ 转化人参皂苷 Ｒｂ１ 途径

３􀆰 ２　 枯草芽孢杆菌 ＪＬＧＡ⁃ＳＤ⁃２８ 基因组功能 　 枯草芽孢杆

菌 ＪＬＧＡ⁃ＳＤ⁃２８ 的基因组全长为 ４ ２１５ ５３６ ｂｐ， ＧＣ 含有量为

４３􀆰 ５１％ ， 基因组预测编码了 ４ ２２９ 个开放阅读框 （ＯＲＦｓ），

预测基因的平均长度为 ８７８ ｂｐ， 其中假基因 １１ 个， 非编码

ＲＮＡ 基因 ２１７ 个， 包括 ３０ 个 ｒＲＮＡ、 ８６ 个 ｔＲＮＡ 和 １０１ 个

其他 ｎｃＲＮＡ。 枯草芽孢杆菌 ＪＬＧＡ⁃ＳＤ⁃２８ 的基因组圈见图 ３。

注： Ａ 为 ＲＮＡ 加工和修饰； Ｂ 为染色质结构和动力学； Ｃ 为能源生产和转换； Ｄ 为细胞周期控制、 细胞分裂、 染色体划分； Ｅ 为氨基酸

转运与代谢； Ｆ 为核苷酸转运与代谢； Ｇ 为碳水化合物的运输与代谢； Ｈ 为辅酶转运与代谢； Ｉ 为脂质运输与代谢； Ｊ 为翻译、 核糖体结

构与生物发生； Ｋ 为转录； Ｌ 为复制、 重组和修复； Ｍ 为细胞壁 ／ 细胞膜 ／ 细胞膜生物发生； Ｎ 为细胞运动； Ｏ 为翻译后修饰、 蛋白质转

换、 伴侣蛋白； Ｐ 为无机离子转运与代谢； Ｑ 为次生代谢产物的生物合成、 转运和分解代谢； Ｒ 为通用功能预测； Ｓ 为未知功能； Ｔ 为

信号转导机制； Ｕ 为细胞内运输、 分泌和囊泡运输； Ｖ 为防御机制； Ｗ 为细胞外结构； Ｙ 为核结构； Ｚ 为骨架； 无 ＣＯＧ 注释。

图 ３　 基因组圈图

３􀆰 ３　 基因组功能注释

３􀆰 ３􀆰 １　 ＧＯ 功能注释　 ＧＯ 注释分类统计结果见图 ４。 在枯

草芽孢杆菌 ＪＬＧＡ⁃ＳＤ⁃２８ 的 ＧＯ 分析中， 共有 ３ ４６１ 个基因

被注释， 分生物过程 （７ ２０２）、 分子功能 （４ ４３９） 和细胞

成分 （６ ３０２） ３ 类功能注释结果， 共包括 ４３ 种功能。 在生

物过程分类中， ＯＲＦｓ 数量最多的是代谢过程 （１ ８２０）、 细

胞过程 （１ ６９５） 和单组织过程 （１ ５４７）。 在分子功能分类

中， 催化活性 （２ ０３８） 的 ＯＲＦｓ 数量最多， 其次是结合活

性 （１ ５６７）。 在细胞成分分类中， ＯＲＦｓ 数量最多的是细胞

（１ ７９６） 和细胞部分 （１ ７９６）， 其次是膜 （１ １８５） 和膜部

分 （１ ０００）。

３􀆰 ３􀆰 ２　 ＣＯＧ 功能注释　 ＣＯＧ 注释分类统计结果见图 ５。 枯

草芽孢杆菌 ＪＬＧＡ⁃ＳＤ⁃２８ 的 ＣＯＧ 功能注释分类显示注释的

３ ０９７个 ＯＲＦｓ 分为 ２５ 类， 其中仅一般功能预测占比最大

（１３􀆰 ９８％ ）， 其次是氨基酸转运和代谢 （１０􀆰 ２５％ ）、 转录

（９􀆰 ０６％ ）、 功能未知 （８􀆰 ９７％ ）、 碳水化合物转运和代谢

（８􀆰 ２７％ ）， ＲＮＡ 加工和修饰、 细胞外结构、 核结构和细胞

骨架没有基因分布。
３􀆰 ３􀆰 ３　 ＣＡＺｙ 功能注释　 ＣＡＺｙ 功能注释中糖苷水解酶分析

结果见表 １， 糖苷转移酶分析结果见表 ２。 通过 ＣＡＺｙ 数据

库功能注释结果， 分析了枯草芽孢杆菌 ＪＬＧＡ⁃ＳＤ⁃２８ 基因组

中与糖苷水解酶以及糖苷转移酶相关的基因。 该菌共有 １０８
０２５
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注： 横坐标为 ＧＯ 各分类内容， 纵坐标左边为基因数目所占百分比， 右边为基因数目。 横坐标从左至右依次为细

胞外区域； 细胞； 类核； 膜； 病毒粒子； 高分子配合物； 细胞器； 其他有机体； 其他有机体部分； 细胞成分部

分； 细胞器部分； 病毒粒子部分； 膜部分； 细胞部分。 分子功能， 转录因子活性、 蛋白质结合； 核酸结合转录因

子活性； 催化活性； 信号传感器； 分子结构； 转运体； 结合作用； 电子载体； 抗氧化活性； Ｄ⁃丙氨酰载体活性；
储备营养活性； 分子传感器； 分子功能调节剂。 生物过程， 繁殖； 代谢过程； 细胞过程； 繁殖过程； 生物粘附；
信号转导； 多细胞生物过程； 发育过程； 运输； 单组织过程； 刺激反应； 定位； 多生物过程； 生物调节； 细胞成

分组织或生物发生； 脱毒作用。

图 ４　 ＧＯ 功能注释分类统计图

注： 横坐标为 ＣＯＧ 各分类内容， 纵坐标为基因数目。 Ａ 为 ＲＮＡ 加工和修饰； Ｂ 为染色质结构和动力学； Ｃ 为能源生产和转换； Ｄ 为细

胞周期控制、 细胞分裂、 染色体划分； Ｅ 为氨基酸转运与代谢； Ｆ 为核苷酸转运与代谢； Ｇ 为碳水化合物的运输与代谢； Ｈ 为辅酶转运

与代谢； Ｉ 为脂质运输与代谢； Ｊ 为翻译、 核糖体结构与生物发生； Ｋ 为转录； Ｌ 为复制、 重组和修复； Ｍ 为细胞壁 ／ 细胞膜 ／ 细胞膜生

物发生； Ｎ 为细胞运动； Ｏ 为翻译后修饰、 蛋白质转换、 伴侣蛋白； Ｐ 为无机离子转运与代谢； Ｑ 为次生代谢产物的生物合成、 转运和

分解代谢； Ｒ 为通用功能预测； Ｓ 为未知功能； Ｔ 为信号转导机制； Ｕ 为细胞内运输、 分泌和囊泡运输； Ｖ 为防御机制； Ｗ 为细胞外结

构； Ｙ 为核结构； Ｚ 为骨架。

图 ５　 ＣＯＧ 功能注释分类统计图

个基因与人参皂苷的转化相关， 其中有 ６２ 个基因与人参皂

苷 Ｒｇ３ 和绞股蓝皂苷 ＬＸＸＶ 的转化相关， 可分为 ２４ 个不同

的糖苷水解酶家族； 有 ４６ 个基因与人参皂苷 Ｒｋ１ 和 Ｒｇ５ 的

转化相关， 可分为 １２ 个不同的糖苷转移酶家族。

１２５
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表 １　 ＣＡＺｙ 功能注释糖苷水解酶分析表

糖苷水解酶家族 基因数 ／ 个 基因列表

ＧＨ１ ４ ＧＥ０２０７０， ＧＥ０２１５６， ＧＥ０２６０３， ＧＥ０２８６０
ＧＨ３ １ ＧＥ０２４２９
ＧＨ４ ５ ＧＥ００３９３， ＧＥ０１１５６， ＧＥ０１９９９， ＧＥ０２９９６， ＧＥ０３０９９
ＧＨ５ １ ＧＥ０４１３０
ＧＨ１１ １ ＧＥ０４２０６
ＧＨ１３ ８ ＧＥ０１１２１， ＧＥ０１２２４， ＧＥ０１２５７， ＧＥ０１５９２， ＧＥ０１５９８， ＧＥ０２５４３， ＧＥ０２５６３， ＧＥ０３０６１
ＧＨ１６ １ ＧＥ０２０５１
ＧＨ１８ ４ ＧＥ０１５３９， ＧＥ０２２７３， ＧＥ０２８４７， ＧＥ０３６７８
ＧＨ２３ ６ ＧＥ０００１１， ＧＥ００２４１， ＧＥ００７２２， ＧＥ０２７６７， ＧＥ０３４３８， ＧＥ０３５５８
ＧＨ２６ １ ＧＥ０２８６４
ＧＨ３０ １ ＧＥ０４１３２
ＧＨ３２ ３ ＧＥ００８２４， ＧＥ０１５８２， ＧＥ０１９４５
ＧＨ４２ ２ ＧＥ０１５５０， ＧＥ０２９９１
ＧＨ４３ ４ ＧＥ０１００８， ＧＥ０２０７７， ＧＥ０４０６７， ＧＥ０４１３３
ＧＨ４６ １ ＧＥ００８０９
ＧＨ５１ ２ ＧＥ００９７６， ＧＥ００９９９
ＧＨ５３ １ ＧＥ０１５４９
ＧＨ６５ １ ＧＥ０１５９３
ＧＨ６８ １ ＧＥ０１５８１
ＧＨ７３ ２ ＧＥ０１２３９， ＧＥ０１７１８
ＧＨ７６ １ ＧＥ０２２３２
ＧＨ１０５ ２ ＧＥ０１１３９， ＧＥ０２９８３
ＧＨ１０９ ８ ＧＥ００９０２， ＧＥ０１１３７， ＧＥ０１２４４， ＧＥ０１４９０， ＧＥ０２１１４， ＧＥ０３１０９， ＧＥ０３３２９， ＧＥ０３３６１
ＧＨ１２６ １ ＧＥ０２６９３

表 ２　 ＣＡＺｙ 功能注释糖苷转移酶分析表

糖苷转移酶家族 基因数 ／ 个 基因列表

ＧＴ１ ３ ＧＥ０００４１， ＧＥ０２８４８， ＧＥ０３５０８

ＧＴ２ １５
ＧＥ０００８２， ＧＥ００２５２， ＧＥ０１５６４， ＧＥ０１５６６， ＧＥ０１５６９， ＧＥ０１６９３， ＧＥ０１７０６， ＧＥ０１７０７，
ＧＥ０１９３２， ＧＥ０１９３９， ＧＥ０２６９６， ＧＥ０３０１４， ＧＥ０３１４２， ＧＥ０３５８１， ＧＥ０３６３５

ＧＴ４ ９
ＧＥ００３５６， ＧＥ００６０７， ＧＥ０１２１４， ＧＥ０１２１７， ＧＥ０１５６８， ＧＥ０１５７０， ＧＥ０１６９２，
ＧＥ０１６９７， ＧＥ０１７１３

ＧＴ５ １ ＧＥ０１２２１
ＧＴ８ １ ＧＥ０１９８５
ＧＴ２６ １ ＧＥ０１７１５
ＧＴ２８ ４ ＧＥ００３０２， ＧＥ０１９２６， ＧＥ０３６３１， ＧＥ０３８２９
ＧＴ３５ １ ＧＥ０１２２０
ＧＴ４４ １ ＧＥ０１７６１
ＧＴ４６ ２ ＧＥ０３０１３， ＧＥ０３０１５
ＧＴ５１ ４ ＧＥ００３４２， ＧＥ０１２８０， ＧＥ０１８９１， ＧＥ０３２８９
ＧＴ８３ ４ ＧＥ０２１９７， ＧＥ０２１９７， ＧＥ０３５８０， ＧＥ０３５８０

４　 结论

人参皂苷转化过程中底物及产物的检测， 通常选用薄

层色谱方法， 但展开剂和显色剂对人体危害较大， 特别是

氯仿， 世界卫生组织国际癌症研究机构公布的致癌物清单

初步整理参考， 氯仿在 ２Ｂ 类致癌物清单中， 同时薄层色谱

法其灵敏度和专属性具有一定的局限性。 本实验通过超高

效液相色谱与高分辨质谱联用技术验证了参地土壤所筛选

出枯草芽孢杆菌 ＪＬＧＡ⁃ＳＤ⁃２８ 具有较强的转化人参皂苷 Ｒｂ１
的能力， 进一步明确了其转化途径， 其主要产物为人参皂

苷 Ｒｇ３、 Ｒｋ１、 Ｒｇ５ 以及绞股蓝皂苷 ＬＸＸＶ， 并且具有更强

的抗肿瘤、 降压、 抗炎等药理活性［３５］ 。

利用微生物法转化人参皂苷， 其本质是通过微生物生

长不同时期所产生的酶， 酶解人参皂苷元所连接不同的糖

基团。 本实验通过全基因组测序技术对枯草芽孢杆菌

ＪＬＧＡ⁃ＳＤ⁃２８ 进行分析， 明确其基本的功能特性， 进而发现

与人参皂苷转化的基因和糖基水解酶及糖苷转移酶的具体

数量。
本实验确定了枯草芽孢杆菌 ＪＬＧＡ⁃ＳＤ⁃２８ 对人参皂

苷 Ｒｂ１ 的转化途径及产物， 并且通过全基因组测序分析

了具有人参皂苷转化功能的基因， 以期为后续研究该菌

种对人参皂苷的转化提供参考， 也为该菌的酶学研究提

供依据。
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