
书书书

!"

ＯＳＣＡ１
#$%&'()*

!"#

　（
!"#$%&'()&&*

，
!"+,

０４１０００）

+,

　ＯＳＣＡ（ｒｅｄｕｃｅｄｈｙｐｅｒｏｓｍｏｌａｌｉｔｙ－ｉｎｄｕｃｅｄ［Ｃａ２＋］ｉｉｎｃｒｅａｓｅｃｈａｎｎｅｌ）$%&'()*+,'-.&/01234

，
56789:;<

:-&/=>?@ABCDEFGHIJKLMNO

。
PQLR

ＯＳＣＡ１
ST-UVWXYI6Z[\]

，̂
LR_`GHab-U

Vcd

，
ef$6CDghijYWk-lmnopqrUV

。
3stCDgPQuvwxyz{|}-

８２
~D�

ＯＳＣＡ１
ST-_

`GHab��V�ST-J:�o>

。
UV��

，ＯＳＣＡ１
6�2CDI�?a��Wa�

（ＯＳＣＡ１．２、ＯＳＣＡ１．５、ＯＳＣＡ１７
;

ＯＳＣＡ１．８），
��ST6�~%�CDI��~�_

；
6

ＯＳＣＡ１
ST-

８
~w�I�GE�yz����

；ＯＳＣＡ１
ST6���%�C

DI-�ka�W����� ¡

。
?¢£¤¥¦�?v§CDgI

ＯＳＣＡ１
ST-o>¨©

，̂
�[ª�o�«UVfZ[¬­®

¯-°±²³

。

-./

　ＯＳＣＡ；
34´µ

；
yz��

；
_`GH

01234

　Ｑ９４３　　
56789

　Ａ　　
5:;4

　０５１７－６６１１（２０１９）２０－０００１－０６
ｄｏｉ：１０．３９６９／ｊ．ｉｓｓｎ．０５１７－６６１１．２０１９．２０．００１　　　　　

<=>?

（
@'AB

）
789

（ＯＳＩＤ）：

ＯｒｉｇｉｎａｎｄＥｖｏｌｕｔｉｏｎｏｆＯＳＣＡ１ＦａｍｉｌｙｉｎＰｌａｎｔｓ
ＣＨＡＩＬｉｆａｎｇ　（ＣｏｌｌｅｇｅｏｆＬｉｆｅＳｃｉｅｎｃｅｏｆＳｈａｎｘｉＮｏｒｍａｌＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｌｉｎｆｅｎ，Ｓｈａｎｘｉ０４１０００）
Ａｂｓｔｒａｃｔ　ＯＳＣＡ（ｒｅｄｕｃｅｄｈｙｐｅｒｏｓｍｏｌａｌｉｔｙｉｎｄｕｃｅｄ［Ｃａ２＋］ｉｉｎｃｒｅａｓｅｃｈａｎｎｅｌ）ａｒｅｈｙｐｅｒｏｓｍｏｌａｒｉｔｙｇａｔｅｄｎｏｎｓｅｌｅｃｔｉｖｅｃａｔｉｏｎｃｈａｎｎｅｌｓｔｈａｔ
ｐｅｒｍｅａｔｅｓｃａｌｃｉｕｍｉｏｎｓ．ＯＳＣＡｆａｍｉｌｙｐｌａｙｓａｋｅｙｒｏｌｅｉｎｓｅｎｓｉｎｇｅｘｏｇｅｎｏｕｓａｎｄｅｎｄｏｇｅｎｏｕｓｏｓｍｏｔｉｃｃｈａｎｇｅｓａｎｄｒｅｇｕｌａｔｉｎｇｐｌａｎｔｇｒｏｗｔｈａｎｄ
ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ．ＭｏｓｔｏｆｔｈｅｃｕｒｒｅｎｔｒｅｓｅａｒｃｈｅｓｏｎｔｈｅＯＳＣＡ１ｆａｍｉｌｙｆｏｃｕｓｅｄｏｎｆｕｎｃｔｉｏｎｓ，ｂｕｔｆｅｗｏｎｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃａｎａｌｙｓｉｓ．Ｔｈｅｒｅｗｅｒｅｎｏｆｕｒｔｈｅｒ
ｓｔｕｄｉｅｓｕｓｉｎｇａｌａｒｇｅｎｕｍｂｅｒｏｆｓａｍｐｌｅｓｉｎｐｌａｎｔｓ．Ｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄｙ，ｗｅｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅｄｔｈｅｏｒｉｇｉｎａｎｄｅｖｏｌｕｔｉｏｎｏｆＯＳＣＡ１ｆａｍｉｌｙｉｎ８２ｓｐｅｃｉｅｓｉｎｐｌａｎｔｓ
ｔｈａｔｈａｄｃｏｍｐｌｅｔｅｄｇｅｎｏｍｅｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ．Ｔｈｅｒｅｓｕｌｔｓｗｅｒｅａｓｆｏｌｌｏｗｓ：ＯＳＣＡ１ｓｉｎａｎｇｉｏｓｐｅｒｍｓｃｏｕｌｄｂｅｄｉｖｉｄｅｄｉｎｔｏｆｏｕｒｂｒａｎｃｈｅｓ（ＯＳＣＡ１．２，
ＯＳＣＡ１．５，ＯＳＣＡ１．７ａｎｄＯＳＣＡ１．８），ａｎｄｔｈａｔＯＳＣＡ１ｓｗａｓｍｏｎｏｐｈｙｌｅｔｉｃｉｎｔｈｅｗｈｏｌｅｈｉｇｈｅｒｐｌａｎｔｓ．Ｔｈｅｒｅｗｅｒｅｇｅｎｅｄｕｐｌｉｃａｔｉｏｎｅｖｅｎｔｓｏｃ
ｃｕｒｒｅｄｉｎａｌｌ８ｍｅｍｂｅｒｓｏｆＯＳＣＡ１ｆａｍｉｌｙ．ＴｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆＯＳＣＡ１ｆａｍｉｌｙｉｎｌｏｗｅｒｔｏｈｉｇｈｅｒｐｌａｎｔｓｓｈｏｗｅｄａｎｉｎｃｒｅａｓｉｎｇｔｒｅｎｄｉｎｇｅｎｅｒａｌ．Ｔｈｅａ
ｂｏｖｅｒｅｓｕｌｔｓｃｏｕｌｄｂｅｎｏｔｏｎｌｙｈｅｌｐｆｕｌｆｏｒｕｓｔｏｋｎｏｗｔｈｅｐｈｙｌｏｇｅｎｙｏｆＯＳＣＡ１ｆａｍｉｌｙｉｎｐｌａｎｔｓ，ｂｕｔａｌｓｏｈｅｌｐｆｕｌｆｏｒｆｕｒｔｈｅｒｓｔｕｄｙｏｆｉｔｓｆｕｎｃｔｉｏｎｓ．
Ｋｅｙｗｏｒｄｓ　ＯＳＣＡ；Ｃｈａｎｎｅｌｐｒｏｔｅｉｎ；Ｇｅｎｅｄｕｐｌｉｃａｔｉｏｎ；Ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ

CDEF

　
¶·¸¹WºUVE»U¼½¾P

（２０１７ＳＣＸ０４６）。
GHIJ

　
!"#

（１９９２—），
¿

，
¶·¶ÀÁ

，
ÂÃUVE

，
UV\Ä

：

EDº

。

KLMN

　２０１９－０６－０５

　　
-./0123456'7

、
89:;<=>?@

［１］。

A

ＯＳＣＡ１
BCD

Ｃａ２＋
-.EFGHIJKL

，
MN-2O

PQRS?@TU

［２］。
VWXYIZ

Ｃａ２＋
[QIJ\]^

'Y_

Ｃａ２＋
`a

。Ｃａ２＋
Bb56c2d2:89ZeR1C

Dfg\`h

。
i

（Ｃａ２＋）
jk1lm:nm/0opqr

sVW'6?@1`atug\

［３－４］。
56:b6M

Ｃａ２＋
I

J:

Ｃａ２＋
vwKL1xyEz{p|}~��

。

ＯＳＣＡ１．１
B�����%&�V�������M�

����

（Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｔｈａｌｉａｎａ）
�/�1ZeR8p1

，
��

8p_�KL

ＯＳＣＡ１．１
BCD�Q

Ｃａ２＋
��1GHIJ

。

ＯＳＣＡ１．１
�����EFGHIJ

，
�-._�z1

Ｃａ２＋
�

N-O 

［５］。
M-.¡¢£¤

，ＯＳＣＡ１．１
4¥¦XY:§X

Y1-.E¨�©ª

，
«A©ª

Ｃａ２＋
`a[Q

，
¬­®¯°

±:tu§²'7

。
��8p

，
���

ＯＳＣＡ１
³´µ�

８
¶�·��

，̄
¸¹

ＯＳＣＡ１．１、ＯＳＣＡ１．２、ＯＳＣＡ１．３、ＯＳＣＡ１．４、
ＯＳＣＡ１．５、ＯＳＣＡ１．６、ＯＳＣＡ１．７、ＯＳＣＡ１．８［６］。

２０１４
º

，Ｈｏｕ
»

［７］
M���¼½ZeR¾¿q�ÀwK

L

（ＣＳＣ１，Ａｔ４ｇ２２１２０，
Á�Â¹

ＯＳＣＡ１．２），
ÃBtÄ

Ｃａ２＋
-

.E1FGHIJ

，
ÅÆ

ＯＳＣＡ１．１
¥ÇNk1ÈÉE

。
ÊK

LËÌMN-¢£¤��XYÍ

Ｃａ２＋
jk

，
4

Ｋ＋
:

Ｎａ＋
Îs

C½1-.E

。ＯＳＣＡ１
BCD�Ï?@1KL

，
ÃÐÑ56

XY�R1KL_

，
ÒÓ®1ËUE/0

。
ÔÕÊKL³

´

，
Ö×46Dm1²Ø89>²ÙÚÛÙCÜ1��

，
Ý

Þ²ØÙ0ß

，
Å¯à

ＯＳＣＡ１
³´M56áR1¯âÆÙ

0

，
Å��«®'56ãä'56

、
«>åæ»56ãN»

561çè

，
Ìé¹êë

ＯＳＣＡ１
³´1g\ìíîïðñ

:òó

。

１　
OP(QR

１．１　
STUV(WX

　
IZC²ô1Ù0¯àõöq56

R

ＯＳＣＡ１
³´1Ù0÷ø

。
ùú

，
IZûü

ＢＬＡＳＴ
1ýþ

M

ＧｅｎｅＢａｎｋ（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ）
ÿó!R"ö

ＯＳＣＡ１
KL

。
¹q#$

ＯＳＣＡ１
M56R%ÈÙ0&'1(

)ÿ*+/0,-

，
§ó./�1Ô0�126D1¯â,

-

，
���R1

８２
¶6D

，
Ã�34q5656

、
7856

、

9656

、
�H56+�%:¯Í:;²1<%¯;

（
{

１），
=>Z?12ô:@ABCZf12ô

，
DZÀE:¯

à

，
¥FqN_G1HÎs6IJ{E:()ÿJ{E1

2ô

。

MÙÚf2ôK4n

，
úhU

ＣＬＵＳＴＡＬＷ
'�LMN

O

，
PU

Ｂｉｏｅｄｉｔ
4QR1K4vSÙÚTUtÀ

。
M¾¿

V4ËW1NOê

，
P^'CXß

，
Å?YzZ1[T

，
ÙÚ

dYtÀ

，
\=2ôK4K]ËW

、
wE

。

１．２　
YZ[\2]

　
ñ^ãÿóG]%

，
M²Ø89¯à

R

，
_@hU

ＭＥＧＡ７．０̀
a

，
Ubcþ

（ｎｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇ，ＮＪ）
:Q%deþ

（ｍａｘｉｍｕｍｐａｒｓｉｍｏｎｙ，ＭＰ）
ÝÞ²Ø89ß

。

�R

ＮＪ
ß

３
¶ðÿ1fg

：①ｔｅｓｔｏｆｐｈｙｌｏｇｅｎｙ（Þßhìý

^_`a>?

，Ｊ．ＡｎｈｕｉＡｇｒｉｃ．Ｓｃｉ．２０１９，４７（２０）：１－６，１７ 　　　



þ

），
BUihìÞß_G1

。
jk1hìýþBÜ7hì

（ｂｏｏｔｓｔｒｐｍｅｔｈｏｄ），
Ü71lm@f½hnoÿ

，
IÏ¹

１００
1pÿ

，
Ê��1jkfg¹

１０００。②ｓｕｂｓｔｉｔｕｔｉｏｎｍｏｄｅｌ，Ã
B��q[rGnhU1#$st

。
Euz2vlwDs

t

，
Å§ó1lvS��Qwc1st#$

。
oxz

，
Ëv

l��Ûdy1rGst

，
Kz

ｐ－ｄｉｓｔａｎｃｅ，
Ê��R

，
{Ô

|NOhU

ｐ－ｄｉｓｔａｎｃｅ
st

。③}~

／
}�ÿó�E

，
%f

ÿßÝÞýþm@�>f2ôK4RÎsf¶lB1ô

。

�B§óq[rG1G1%Èýþ

，
�>L�Á%È

。
zS

q[rGBIZ2ô�m%È�Ô1ÿGi�G1

，
�m@

��/�}�

。
Ê��R

，
��:¯�>

（ｐａｒｔｉａｌｄｅｌｅｔｉｏｎ），
�>ekf½¹

５０％。ＭＰ
ßQ�ÉÕ��E�ýZ1�

�

，
pM.��ã¯H2ô1Ù0¯àR

。
Q%deþ4r

sË\1��vÝÙÚ#$

，
\]#$|rm�JÿQ�1

��vÝ

，
Å��T¹Q�ß

，
cUÕ��>²]�12ô

。

Ê��hU

ＴＢＲ
st

，
;Ç�Ì��

（ｂｏｏｔｓｔｒａｐ）
þ¾¿

，
?

Y�è

１０００
o

。ＢＳ
��}�

５０％
Ìz1;Ç�

。

b

１　ＯＳＣＡ１
Cc#$"defghij

Ｔａｂｌｅ１　ＳｐｅｃｉｅｓｌｅｖｅｌｓａｍｐｌｉｎｇｏｆＯＳＣＡ１ｇｅｎｅｆａｍｉｌｙ

2a

Ｎｏ．
6D

Ｓｐｅｃｉｅｓ
��

Ａｂｂｒｅｖｉ
ａｔｉｏｎ

)�

Ｆａｍｉｌｙａｎｄ
ｇｅｎｕｓ

ＯＳＣＡ１
Ô0ÿG

Ｎｍｕｂｅｒｏｆ
ＯＳＣＡ１

2a

Ｎｏ．
6D

Ｓｐｅｃｉｅｓ
��

Ａｂｂｒｅｖｉ
ａｔｉｏｎ

)�

Ｆａｍｉｌｙａｎｄ
ｇｅｎｕｓ

ＯＳＣＡ１
Ô0ÿG

Ｎｍｕｂｅｒｏｆ
ＯＳＣＡ１

１ Ｒａｐｈａｎｕｓｓａｔｉｖｕｓ Ｒｓ
�� )¡¢�

１０
２ Ｂｒａｓｓｉｃａｒａｐａ Ｂｒ

�� )£¤�

１０
３ Ｂｒａｓｓｉｃａｎａｐｕｓ Ｂｎ

�� )£¤�

１０
４ Ｂｒａｓｓｉｃａｏｌｅｒａｃｅａ Ｂｏ

�� )£¤�

１０
５ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｔｈａｌｉａｎａ Ａｔ

�� )����

８
６ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｌｙｒａｔａ Ａｌ

�� )����

８
７ Ｔｈｅｌｌｕｎｇｉｅｌｌａｓａｌｓｕｇｉｎｅａ Ｔｓ

�� )¥��

８
８ Ｃａｐｓｅｌｌａｒｕｂｅｌｌａ Ｃｒｕ

�� )¦�

８
９ Ｇｌｙｃｉｎｅｍａｘ Ｇｍ

§)%§�

８
１０ Ａｒａｃｈｉｓｈｙｐｏｇａｅａ Ａｈ

§)¨ '�

８
１１ Ｖｉｇｎａａｎｇｕｌａｒｉｓ Ｖａ

§)©§�

６
１２ Ｃａｊａｎｕｓｃａｊａｎ Ｃｃ

§)ª§�

５
１３ Ｐｈａｓｅｏｌｕｓｖｕｌｇａｒｉｓ Ｐｖ

§)«§�

５
１４ Ｍｅｄｉｃａｇｏｔｒｕｎｃａｔｕｌａ Ｍｔ

§)¬­�

４
１５ Ｖｉｇｎａｒａｄｉａｔａ Ｖｒ

§)©§�

４
１６ Ｃｉｃｅｒａｒｉｅｔｉｎｕｍ Ｃａｒ

§)®¯§�

４
１７ Ｍａｌｕｓｄｏｍｅｓｔｉｃａ Ｍｄ

°±)²S�

７
１８ Ｆｒａｇａｒｉａｖｅｓｃａ Ｆｖ

°±)³´�

６
１９ Ｐｙｒｕｓｂｒｅｔｓｃｈｎｅｉｄｅｒｉ Ｐｂ

°±)µ�

４
２０ Ｐｒｕｎｕｓｐｅｒｓｉｃａ Ｐｐｅ

°±)¶�

４
２１ Ｐｒｕｎｕｓｍｕｍｅ Ｐｍ

°±)·�

４
２２ Ｐｒｕｎｕｓａｒｉｕｍ Ｐａｒ

°±)¸�

４
２３ Ｓｏｌａｎｕｍｔｕｂｅｎｏｓｕｍ Ｓｔ

¹)¹�

６
２４ Ｓｏｌａｎｕｍｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｕｍ Ｓｌ

¹)¹�

６
２５ Ｃａｐｓｉｃｕｍａｎｎｕｕｍ Ｃａ

¹)º»�

６
２６ Ｃｕｃｕｍｉｓｓａｔｉｖｕｓ Ｃｓａ

¼½)¾¿�

４
２７ Ｃｕｃｕｍｉｓｍｅｌｏ Ｃｍ

¼½)À¿�

３
２８ Ｍｏｍｏｒｄｉｃａｃｈａｒａｎｔｉａ Ｍｃ

¼½)Á¿�

３
２９ Ｈｅｖｅａｂｒａｓｉｌｉｅｎｓｉｓ Ｈｂ

%Â)ÃÄß�

７
３０ ＭａｎｉｈｏｔｅｓｃｕｌｅｎｔａＣｒａ

ｎｔｚ
Ｍｅ

%Â)ªÅ�

６

３１ Ｒｉｃｉｎｕｓｃｏｍｍｕｎｉｓ Ｒｃ
%Â)ÆÇ�

４
３２ Ｊａｔｒｏｐｈａｃａｒｃａｓ Ｊｃ

%Â)ÇÈß�

４
３３ Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍｈｉｒｓｕｔｕｍ Ｇｈ

ÉÊ)Ë�

８
３４ Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍａｒｂｏｒｅｕｍ Ｇａ

ÉÊ)Ë�

８
３５ Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍｒａｉｍｏｎｄｉｉ Ｇｒ

ÉÊ)Ë�

７
３６ Ｐｏｐｕｌｕｓｅｕｐｈｒａｔｉｃａ Ｐｅ

ÌÍ)Ì�

８
３７ Ｐｏｐｕｌｕｓｔｒｉｃｈｏｃａｒｐａ Ｐｔ

ÌÍ)Ì�

７
３８ Ｃｈｅｎｏｐｏｄｉｕｍｑｕｉｎｏａ Ｃｑ

Î)Î�

６
３９ Ｓｐｉｎａｃｉａｏｌｅｒａｃｅａ Ｓｏ

Î)Ï«�

３
４０ Ｂｅｔａｖｕｌｇａｒｉｓ Ｂｖ

Î)À«�

３
４１ Ｃｉｔｒｕｓｓｉｎｅｎｓｉｓ Ｃｓｉ

£Ð)ÑÒ�

４
４２ Ｍｏｒｕｓｎｏｔａｂｉｌｉｓ Ｍｎ

Ó)Ó�

４
４３ Ｚｉｚｉｐｈｕｓｊｕｊｕｂａ Ｊｕ

ÔÕ)Ö�

４

４４ Ｄａｕｃｕｓｃａｒｏｔａ Ｄｃａ
×�)Ø¡¢�

８
４５ Ｐｈａｒｂｉｔｉｓｎｉｌ Ｐｎ

Ù )ÚÛ�

８
４６ Ｄｕｒｉｏｚｉｂｅｔｈｉｎｕｓ Ｄｚ

ªË)ÜÝ�

８
４７ Ｏｌｅａｅｕｒｏｐａｅａ Ｏｅ

ªÞ)ªÞß�

２
４８ Ｓｅｓａｍｕｍｉｎｄｉｃｕｍ Ｓｉｎ

ØÇ)ØÇ�

５
４９ Ｎｅｌｕｍｂｏｎｕｃｉｆｅｒａ Ｎｎ

àÝ)Ý�

５
５０ Ｔａｒｅｎａｙａｈａｓｓｌｅｒｌａｎａ Ｔｈ

áâ )áâ �

５
５１ Ｅｕｃａｌｌｙｐｔｕｓｇｒａｎｄｉｓ Ｅｇ

¶ ã)ä�

５
５２ Ｊｕｇｌａｎｓｒｅｇｉａ Ｊｒ

Ø¶)Ø¶�

４
５３ Ｖｉｔｉｓｖｉｎｉｆｅｒａ Ｖｖ

åæ)åæ�

４
５４ Ｃａｒｉｃａｐａｐａｙａ Ｃｐ

çª¿)çª¿�

４
５５ Ｔｈｅｏｂｒｏｍａｃａｃａｏ Ｔｃ

èé)ËË�

２
５６ Ｈｏｒｄｅｕｍｖｕｌｇａｒｅ Ｈｖ

êë)%ì�

４
５７ Ｚｅａｍａｙｓ Ｚｍ

êë)íîï�

４
５８ Ｂｒａｃｈｙｐｏｄｉｕｍ

ｄｉｓｔａｃｈｙｕｍ
Ｂｄ

êë)?ð³�

４

５９ Ｓｅｔａｒｉａｉｔａｌｉｃａ Ｓｉ
êë)ñò³�

４
６０ Ｏｒｙｚａｓａｔｉｖａ Ｏｓ

êë)ó�

４
６１ Ｏｒｙｚａｂｒａｃｈｙａｂｔｈａ Ｏｂ

êë)ó�

４
６２ Ｓｏｒｇｈｕｍｂｉｃｏｌｏｒ Ｓｂ

êë)Nô�

３
６３ Ｔｒｉｔｉｃｕｍａｅｓｔｉｖｕｍ Ｔａ

êë)�ì�

２
６４ Ｅｌａｅｉｓｇｕｉｎｅｃｎｓｉｓ Ｅｇｕ

õö)÷õö�

４
６５ Ｐｈｏｅｎｉｘｄａｃｔｙｌｉｆｅｒａ Ｐｄ

õö)øÊ�

４
６６ Ｍｕｓａａｃｕｍｉｎａｔａ Ｍａ

ùú)ùú�

７
６７ Ｄｅｎｄｒｏｂｉｕｍｃａｔｅｎａｔｕｍ Ｄｃ

û)üý�

６
６８ Ｓｅｌａｇｉｎｅｌｌａｍｏｅｌｌｅｎｄｏｒ

ｆｆｉｉ
Ｓｍ

þÿ)þÿ�

３

６９ Ｐｈｙｓｃｏｍｉｔｒｅｌｌａｐａｔｅｎｓ Ｐｐ
¼½8)�!"8�

４
７０ Ｃｈｌａｍｙｄｏｍｏｎａｓ ｒｅｉｎ

ｈａｒｄｔｉｉ
Ｃｒ

#5$

７

７１ Ｒａｐｈｉｄｏｃｅｌｉｓｓｕｂｃａｐｉｔａｔａ Ｒｓｕ
#5$

２
７２ Ｂａｔｈｙｃｏｃｃｕｓｐｒａｓｉｎｏｓ Ｂｐ

#5$

２
７３ Ｏｓｔｒｅｏｃｏｃｃｕｓｔａｕｒｉ Ｏｔ

#5$

１
７４ Ｖｏｌｖｏｘ Ｖｃ

#5$

１
７５ Ｍｉｃｒｏｍｏｎａｓｐｕｓｉｌｌａ Ｍｐ

#5$

１
７６ Ａｕｘｅｎｏｃｈｌｏｒｅｌｌａｐｒｏｔｏｔｈ

ｅｃｏｉｄｅｓ
Ａｐ

#5$

１

７７ Ｇｏｎｉｕｍｐｅｃｔｏｒａｌｅ Ｇｐ
#5$

１
７８ Ｃｈｌｏｒｅｌｌａｓｏｒｏｋｉｎｉａｎａ Ｃｓｏ

#5$

１
７９ Ｈｅｌｉｃｏｓｐｏｒｉｄｉｕｍ Ｈｅ

#5$

１
８０ Ｐｈａｅｏｄａｃｔｙｌｕｍ ｔｒｉｃｏｒｎ

ｕｔｕｍＣＣＡＢ
ＰｔＣＣＡＢ

%5$

２

８１ Ｅｃｔｏｃａｒｐｕｓｓｉｌｉｃｕｌｏｓｕｓ Ｅｓ
&5$

２

２　
kl(2]

２．１　ＯＳＣＡ１
%YZ[\2]

　
U

ＮＪ
þ456

ＯＳＣＡ１
ÙÚ

²Ø89¯à

，
vSz'

１
r�

。
0�É>²](

，
�RÔ

:6I1#5$y)*¹C;

，
HÆN»56+;Ç�

，
M

�6DÍ:8'qCoÔ0?Y,a

。
IZ4M#5$R

¯â1

ＯＳＣＡ１
1¯à

，
ËÌ-|

，ＯＳＣＡ１
BC6�Ï?@1

２ 　　　　　　　　　　
ÅÆÇÈ»º

　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　２０１９
m



KL

，
Ã.8'fo?Y,a

，
ÅH�¥F/o0J^'1

1Ô0

。
7856�!"8

（Ｐｈｙｓｃｏｍｉｔｒｅｌｌａｐａｔｅｎｓ）
:965

62�þÿ

（Ｓｅｌａｇｉｎｅｌｌａｍｏｅｌｌｅｎｄｏｒｆｆｉｉ）
Á3¯¸8'qÔ0

?Y,a

。
Ô0ßÆ6Dß%4V5

。

1

１　
!"

ＯＳＣＡ１
nCoST%YZ[\p

（ＮＪ
p

）

Ｆｉｇ．１　ＰｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｏｆａｎａｌｙｚｅｄＯＳＣＡ１ａｍｉｎｏａｃｉｄｓｅｑｕｅｎｃｅｓｉｎｐｌａｎｔｓ（ＮＪｔｒｅｅ）

　　
U

ＭＰ
þ456

ＯＳＣＡ１
ÙÚ²Ø89¯à

，
vSz'

２
r�

。
ËÌ-|

，ＯＳＣＡ１
M�H56R67¯â

，̄
¸sÔ

0?Y,a18'

，
HMÀ¶56á�sC¶%¯;

，
8Æ

ＮＪ
ß1vSÔë¥ÇC4

。

　　
¹Û�}\9:¯à56

ＯＳＣＡ１
1²Ø89>²

，̄

¸4

ＯＳＣＡ１．１～ＯＳＣＡ１．６、ＯＳＣＡ１．７
:

ＯＳＣＡ１．８
8;%¯;

ÙÚÙCÜ¯à

。

２．２　ＯＳＣＡ１．１～ＯＳＣＡ１．６
%YZ[\2]

　
56

ＯＳＣＡ１．１、
ＯＳＣＡ１．２、ＯＳＣＡ１．３、ＯＳＣＡ１．４、ＯＳＣＡ１．５

:

ＯＳＣＡ１．６
1²Ø8

9¯à<'

３。ＯＳＣＡ１．２
:

ＯＳＣＡ１．５
M�H56R67¯

â

，
ÿG%C

，
A

ＯＳＣＡ１．３、ＯＳＣＡ１．４
:

ＯＳＣＡ１．６
=MVûH

>561�� )56R¯â

。
MyH>561êë):

õö)SÉ�?¯¸8'qCoÔ0?Y,a

。

ＯＳＣＡ１．２
MÉÊ)Ë�

、
ÌÍ)Ì�Ì+�� )¡¢

Æ£¤�SÉ�?¯¸8'qÔ0?Y,a

，
M°±)56

R

，
²S

（Ｍａｌｕｓｄｏｍｅｓｔｉｃａ）
:µ

（Ｐｙｒｕｓｂｒｅｔｓｃｈｎｅｉｄｅｒｉ）
8'q

CoÔ0?Y,a

。ＯＳＣＡ１．５
MÉÊ)Ë�:ÌÍ)Ì�

SÉ�?¯¸8'q?Y,a

。ＯＳＣＡ１．６
=MVûH>5

61�� )Rs¯â

，
�R

，
M£¤�56L«

（Ｂｒａｓｓｉａ
ｒａｐａ）、

@A÷«

（Ｂｒａｓｓｉｃａｎａｐｕｓ）、
BC

（Ｂｒａｓｓｉｃａｏｌｅｒａｃｅａ）
:

¡¢

（Ｒａｐｈａｎｕｓｓａｔｉｖｕｓ）
SÉ�?8'qÔ0?Y,a

。

　　
M�� )SÉ�?8'qÔ0?Y,a

，
�R

ＯＳ

３４７
É

２０
Ê

　　　　　　　　　　　　　　　　　　　
!"#

　
CD

ＯＳＣＡ１
ST-J:�o>



1

２　
!"

ＯＳＣＡ１
nCoST%YZ[\p

（ＭＰ
p

）

Ｆｉｇ．２　ＰｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｏｆａｎａｌｙｚｅｄＯＳＣＡ１ａｍｉｎｏａｃｉｄｓｅｑｕｅｎｃｅｓｉｎｐｌａｎｔｓ（ＭＰｔｒｅｅ）

ＣＡ１．２
?Y^'

ＯＳＣＡ１．１，ＯＳＣＡ１．５
?Y^'

ＯＳＣＡ１．６，ＯＳ
ＣＡ１．３

:

ＯＳＣＡ１．４
Á i � Õ È C ¶ D ú

。ＯＳＣＡ１．１、
ＯＳＣＡ１．２、ＯＳＣＡ１．３

:

ＯＳＣＡ１．４
8

４
¶�·R

，ＯＳＣＡ１．１
Æ

ＯＳＣＡ１．２、ＯＳＣＡ１．３
Æ

ＯＳＣＡ１．４
Ë\i�ÕCo?Y,a

，
Ã

�Ë\3iÉÕ

ＯＳＣＡ１．２。
ME¯;:°±¯;¯F�?

8'qCoÔ0?Y,a

，
|pq

ＯＳＣＡ１．２
:

ＯＳＣＡ１．５
8G

%¯;

，
M�� )SÉ�?�

２
¶�·H/¹

６
¶

，
I

ＯＳＣＡ１．２
H/¹

ＯＳＣＡ１．１、ＯＳＣＡ１．２、ＯＳＣＡ１．３
:

ＯＳＣＡ１．４，
ＯＳＣＡ１．５

H/¹

ＯＳＣＡ１．５
:

ＯＳＣＡ１．６。
２．３　ＯＳＣＡ１．７

%YZ[\2]

　
56

ＯＳＣＡ１．７
1²Ø89

¯à<'

４。ＯＳＣＡ１．７
M�H56R67¯â

。
�R

，
MV

ûH>56¹)

、
%Â)ªÅ�

、
ÉÊ)Ë�SÉ�?¯¸

8'qÔ0?Y,a

。
J)56Jì

（Ｃｈｅｎｏｐｏｄｉｕｍｑｕｉｎｏ
ａ）、

×�)56Ø¡¢

（Ｄａｕｃｕｓｃａｒｏｔａ）、
ªË)56ÜÝ

（Ｄｕｒｉｏｚｉｂｅｔｈｉｎｕｓ）
:§)56 '

（Ａｒａｃｈｉｓｈｙｐｏｇａｅａ）
R¯¸

8'qCoÔ0?Y,a

。

２．４　ＯＳＣＡ１．８
%YZ[\2]

　
56

ＯＳＣＡ１．８
1²Ø89

¯à<'

５。ＯＳＣＡ１．８
ÁM�H56R67¯â

。
�R

，
M

VûH>56ÌÍ)Ì�SÉ�?8'qÔ0?Y,a

。

MàÝ)56Ý

（Ｎｅｌｕｍｂｏｎｕｃｉｆｅｒａ）
:Ù )56ÚÛ 

（Ｐｈａｒｂｉｔｉｓｎｉｌ）
R¯¸8'qCoÔ0?Y,a

。

３　
qr

ＯＳＣＡ１
ÐÑ56>K:§XY�R1KL_

，
T¹GH

IJ

，
MLMé\]NO

Ｃａ２＋
ÙPXY

。ＯＳＣＡ１
³´Mg\

zÆ���1-.¢£d2V>

，
B56-.ÒQRS1?

@�¯

。
Ô0?Y,aMÙ0ZeRS?@TU

，
¹56î

ïqTU1q[LV

，
Ì24WX¢£RS1H/

，
«AY

Ù56Ù0

。
IZ4

８２
¶6D1

ＯＳＣＡ１
³´ÙÚ²Ø8

４ 　　　　　　　　　　
ÅÆÇÈ»º

　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　２０１９
m



1

３　
!"

ＯＳＣＡ１．１、ＯＳＣＡ１．２、ＯＳＣＡ１．３、ＯＳＣＡ１．４、ＯＳＣＡ１．５
s

ＯＳＣＡ１．６
nCoST%YZ[\p

Ｆｉｇ．３　ＰｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｏｆａｎａｌｙｚｅｄＯＳＣＡ１．１、ＯＳＣＡ１．２、ＯＳＣＡ１．３、ＯＳＣＡ１．４、ＯＳＣＡ１．５ａｎｄＯＳＣＡ１．６ａｍｉｎｏａｃｉｄｓｅｑｕｅｎｃｅｓｉｎｐｌａｎｔｓ

1

４　
!"

ＯＳＣＡ１．７
nCoST%YZ[\p

Ｆｉｇ．４　ＰｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｏｆａｎａｌｙｚｅｄＯＳＣＡ１．７ａｍｉｎｏａｃｉｄｓｅｑｕｅｎｃｅｓｉｎｐｌａｎｔｓ

５４７
É

２０
Ê

　　　　　　　　　　　　　　　　　　　
!"#

　
CD

ＯＳＣＡ１
ST-J:�o>



9¯à

，
ËÌ¿|MÊ³´1

８
¶�·RZsÔ0?Y,a 18'

。

1

５　
!"

ＯＳＣＡ１．８
nCoST%YZ[\p

Ｆｉｇ．５　ＰｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｏｆａｎａｌｙｚｅｄＯＳＣＡ１．８ａｍｉｎｏａｃｉｄｓｅｑｕｅｎｃｅｓｉｎｐｌａｎｔｓ

　　ＯＳＣＡ１．１
Æ

ＯＳＣＡ１．２、ＯＳＣＡ１．３
Æ

ＯＳＣＡ１．４、ＯＳＣＡ１．５
Æ

ＯＳＣＡ１．６
GG�m¯¸*¹C;

。ＯＳＣＡ１．１、ＯＳＣＡ１．３、ＯＳ
ＣＡ１．４、ＯＳＣＡ１．６

=M�� )R¯â

，
M�� )SÉ�?

8'qf¶Ô0?Y,a

，
�R

，ＯＳＣＡ１．２
?Y^'

ＯＳＣＡ１．１、ＯＳＣＡ１．５
?Y^'

ＯＳＣＡ１．６，
0[ËÌ-TB��

 )SÉ�?1Co?Y,a¨�1

ＯＳＣＡ１．１
Æ

ＯＳＣＡ１．２、
ＯＳＣＡ１．３

Æ

ＯＳＣＡ１．４、ＯＳＣＡ１．５
Æ

ＯＳＣＡ１．６
1Ô0?Y

。
ê

ë)56y)*¹C;

，
HBÕÔ0ß1Ô:

，
8Ë\Æê

ë)56Ô01\]Ù0s>

。ＯＳＣＡ１．７
Æ

ＯＳＣＡ１．８̄
¸

y)*¹C;

。

«�!"8FM

，
À¶N»56R�sC;

ＯＳＣＡ１，
H

;Ç�3N^

１００％。
IZ

ＯＳＣＡ１
w�·M56R1¯â

,-Ì+V>Ô0?Y,a18'ËÌ¿|

，ＯＳＣＡ１
M�H

56RË\Qfs<%¯;

（
I

ＯＳＣＡ１．２、ＯＳＣＡ１．５、ＯＳＣＡ１．７
:

ＯＳＣＡ１．８）。
_fp0ÁÂ¹�Ô0��p

，
B6DÙ01?@RS

�C

，
46DÙ0s`bTU

［８－９］。
�Ô0��pÁË\4

Ô0�1Ù0s`ÙTU

［１０－１１］。
[?s��{�

，
VûH>

561DúM

１１５
ab

～１３０
abº?D÷qCo�Ô0�

;p0,a

［１２］，
[ê�� )56D÷q

２
o�� )T6

µs1�p

（ｂｒａｓｓｉｃａｃｅａｅｃｏｍｍｏｎｄｕｐｌｉｃａｔｉｏｎ，ＢＣＤ），̄
¸Â

¹

ＢＣＤ－β、ＢＣＤ－α，cê¡¢Æ£¤�T6µÈD÷qCo

£¤��Ô0�;p0

［１３］。
Ê��R1Ô0?Y,aË\

Æ8d�Ô0��p,aV>

。

Ê��IZ4

８２
¶6D1

ＯＳＣＡ１
³´ÙÚ�è

，
vS

{�

，ＯＳＣＡ１
³´M5656R.s¯â

，
H�Mæ»ãN

»56R1ÿG¯â%4epf�gh

。

tu56

［１］ＧＵＸＹ，ＷＡＮＧＰ，ＬＩＵＺ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｏｍｅｗｉｄｅｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄｅｘｐｒｅｓ
ｓｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｈｅＯＳＣＡｇｅｎｅｆａｍｉｌｙｉｎＰｙｒｕｓｂｒｅｔｓｃｈｎｅｉｄｅｒｉ［Ｊ］．Ｃａｎａｄｉａｎ
ｊｏｕｒｎａｌｏｆｐｌａｎｔｓｃｉｅｎｃｅ，２０１８，９８（４）：９１８－９２９．

［２］
!"#

，
$%&

，
'()

，
*

．
+,-./0

ＯＳＣＡ
-.1234567

89:

［Ｊ］．
0;<=>?@A

，２０１７，３９（５）：５８９－５９９．
［３］ＢＥＲＲＩＤＧＥＭＪ，ＬＩＰＰＰ，ＢＯＯＴＭＡＮＭＤ．Ｔｈｅｖｅｒｓａｔｉｌｉｔｙａｎｄｕｎｉｖｅｒｓａｌｉｔｙ
ｏｆｃａｌｃｉｕｍｓｉｇｎａｌｌｉｎｇ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅｒｅｖｉｅｗｓｍｏｌｅｃｕｌａｒｃｅｌｌｂｉｏｌｏｇｙ，２０００，１
（１）：１１－２１．

［４］ＫＵＤＬＡＪ，ＢＡＴＩＳＴＩＣ̌Ｏ，ＨＡＳＨＩＭＯＴＯＫ．Ｃａｌｃｉｕｍｓｉｇｎａｌｓ：Ｔｈｅｌｅａｄｃｕｒｒｅｎ
ｃｙｏｆｐｌａｎｔｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ［Ｊ］．Ｔｈｅｐｌａｎｔｃｅｌｌ，２０１０，２２（３）：５４１－
５６３．

［５］ＢＡＴＩＳＴＩＣ̌Ｏ，ＫＵＤＬＡＪ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｃａｌｃｉｕｍｓｉｇｎａｌｉｎｇｐａｔｈｗａｙｓｉｎｐｌａｎｔｓ
［Ｊ］．Ｂｉｏｃｈｉｍｉｃａｅｔｂｉｏｐｈｙｓｉｃａａｃｔ，２０１２，１８２０（８）：１２８３－１２９３．

［６］ＹＵＡＮＦ，ＹＡＮＧＨＭ，ＸＵＥＹ，ｅｔａｌ．ＯＳＣＡ１ｍｅｄｉａｔｅｓｏｓｍｏｔｉｃｓｔｒｅｓｓｅ
ｖｏｋｅｄＣａ２＋ｉｎｃｒｅａｓｅｓｖｉｔａｌｆｏｒｏｓｍｏｓｅｎｓｉｎｇｉｎＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ，２０１４，
５１４（７５２２）：３６７－３７１．

［７］ＨＯＵＣＣ，ＴＩＡＮＷ，ＫＬＥＩＳＴＴ，ｅｔａｌ．ＤＵＦ２２１ｐｒｏｔｅｉｎｓａｒｅａｆａｍｉｌｙｏｆｏｓ
ｍｏｓｅｎｓｉｔｉｖｅｃａｌｃｉｕｍｐｅｒｍｅａｂｌｅｃａｔｉｏｎｃｈａｎｎｅｌｓｃｏｎｓｅｒｖｅｄａｃｒｏｓｓｅｕｋａｒｙｏｔｅｓ
［Ｊ］．Ｃｅｌｌｒｅｓｅａｒｃｈ，２０１４，２４：６３２－６３５．

［８］
BC

，
$DE

．
FGHIJHKL-.

ＳＢＰ
453-./MN@9:

［Ｊ／ＯＬ］．
9OP?QR

，２０１８－１１－０６［２０１９－０４－０５］．ｈｔｔｐ：／／ｋｎｓ．ｃｎｋｉ．ｎｅｔ／
ｋｃｍｃ／ｄｅｔａｉｌ／４６．１０６８．Ｓ．２０１８１１０２．１６４４．００８．ｈｔｍｌ．

［９］ＪＩＡＯＹＮ，ＬＥＥＢＥＮＳＭＡＣＫＪ，ＡＹＹＡＭＰＡＬＡＹＡＭＳ，ｅｔａｌ．Ａｇｅｎｏｍｅｔｒｉｐ
ｌｉｃａｔｉｏｎａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈｅａｒｌｙｄｉｖｅｒｓｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｔｈｅｃｏｒｅｅｕｄｉｃｏｔｓ［Ｊ］．Ｇｅ
ｎｏｍｅｂｉｏｌｏｇｙ，２０１２，１３（１）：１－１４．

（
ËÌÍ

１７
Î

）

６ 　　　　　　　　　　
ÅÆÇÈ»º

　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　２０１９
m



K�a/9½L

［Ｊ］．
en@��

，２０１７，３６（５）：１１８０－１１８７．
［４］

ãM

．
N9§OPQ@�IJK�aR53ÆÇ

［Ｄ］．
ùú

：
ùú+@

，
２０１６．

［５］
XS

，̄
�I

，
TU

，
*

．
�NF�§VcPQ@�IJK�a/93Æ

Ç

［Ｊ］．
0;pqI@

，２０１７，３７（１０）：３９１９－３９２８．
［６］

X�Ù

，
ôWX

．
YZ[§VcPQ@�IJK�aR53ÆÇ

［Ｊ］．
õ

\]ÁÂ·pq@A

，２０１７，１２（３）：４３－４９．
［７］

^O_

，
=`�

，
$a}

，
*

．
RSI�ïðlb§Pcdb@�IJK

�a7ef P9ò6�dÊ3ÆÇ

［Ｊ］．
�IvÅ@A

，２０１３，２７（２）：
２２８－２３３．

［８］
²c$

，
"Ê#

，
!;

，
*

．
gU@�%h5Ii0RSj�ñIJ-Ê

K�akh

［Ｊ］．
@�I@

，２０１７，１５（１）：１３７－１４３．
［９］ＨＵＮＧＥＲＳ，Ｇ?βＮＥＲＡＳ，ＤＲＡＫＥＨＬ，ｅｔａｌ．Ａｎａｅｒｏｂｉｃｔｒｏｐｈｉｃｉｎｔｅｒａｃ
ｔｉｏｎｓｏｆｃｏｎｔｒａｓｔｉｎｇｍｅｔｈａｎｅ－ｅｍｉｔｔｉｎｇｍｉｒｅｓｏｉｌｓ：Ｐｒｏｃｅｓｓｅｓｖｅｒｓｕｓｔａｘａ［Ｊ］．
ＦＥＭＳＭｉｃｒｏｂｉｏｌＥｃｏｌｏｇｙ，２０１５，９１：１－１４．

［１０］ＳＣＨＭＩＤＴＭＷＩ，ＴＯＲＮＭＳ，ＡＢＩＶＥＮＳ，ｅｔａｌ．Ｐｅｒｓｉｓｔｅｎｃｅｏｆｓｏｉｌｏｒｇａｎｉｃ
ｍａｔｔｅｒａｓａｎｅｃｏｓｙｓｔｅｍｐｒｏｐｅｒｔｙ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ，２０１１：４７８：４９－５６．

［１１］ＣＨＡＰＭＡＮＳＫ，ＰＡＬＡＮＩＶＥＬＲＵ，ＬＡＮＧＬＥＹＪＡ．Ｓｏｉｌｃａｒｂｏｎｓｔａｂｉｌｉｔｙ
ｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｌａｎｄ－ｕｓｅａｎｄｇｒｏｕｎｄｃｏｖｅｒｍａｎａｇｅｍｅｎｔｉｎｓｏｕｔｈｅｒｎＡｐｐａｌａ
ｃｈｉａｎａｇｒｏｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ［Ｊ］．ＳｏｉｌＳｃｉｅｎｃｅｓｏｃｉｅｔｙｏｆＡｍｅｒｉｃａｊｏｕｒｎａｌ，２０１２，
７６（６）：２２２１－２２２９．

［１２］ＷＵＨＰ，ＺＥＮＧＧＭ，ＬＩＡＮＧＪ，ｅｔａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｏｆｅａｒｌｙｄｒｙｓｅａｓｏｎｉｎｄｕｃｅｄ
ｂｙｔｈｅＴｈｒｅｅＧｏｒｇｅｓＤａｍｏｎｔｈｅｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｉａｌｂｉｏｍａｓｓａｎｄｂａｃｔｅｒｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅｉｎｔｈｅＤｏｎｇｔｉｎｇＬａｋｅｗｅｔｌａｎｄ［Ｊ］．Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌｉｎｄｉｃａ
ｔｏｒｓ，２０１５，５３：１２９－１３６．

［１３］ＡＬＬＩＳＯＮＳＤ，ＷＡＬＬＥＮＳＴＥＩＮＭＤ，ＢＲＡＤＦＯＲＤＭＡ．Ｓｏｉｌｃａｒｂｏｎｒｅ
ｓｐｏｎｓｅｔｏｗａｒｍｉｎｇｄｅｐｅｎｄｅｎｔｏｎｍｉｃｒｏｂｉａｌｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅｇｅｏｓｃｉ
ｅｎｃｅ，２０１０，３：３３６－３４０．

［１４］ＲＩＮＮＡＮＲ，ＢＡＡＴＨＥ．Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎｏｆｃａｒｂｏｎｓｕｂｓｔｒａｔｅｓｂｙｂａｃ
ｔｅｒｉａａｎｄｆｕｎｇｉｉｎｔｕｎｄｒａｓｏｉｌ［Ｊ］．Ａｍｅｒｉｃａｎｓｏｃｉｅｔｙｆｏｒｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２００９，
７５：３６１１－３６２０．

［１５］
Zl�

，
ýmú

，
?õ`

，
*

．
na½o~en2¬IJK�ajp½

L·�d�¬

［Ｊ］．
�¢��5ÏÐ

，２０１８，３９（６）：９０７－９１５．
［１６］ＢＡＩＬＥＹＶＬ，ＳＭＩＴＨＪＬ，ＢＯＬＴＯＮＨ．Ｆｕｎｇａｌｔｏｂａｃｔｅｒｉａｌｒａｔｉｏｓｉｎｓｏｉｌｓ

ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅｄｆｏｒｅｎｈａｎｃｅｄＣｓｅｑｕｅｓｔｒａｔｉｏｎ［Ｊ］．Ｓｏｉｌｂｉｏｌｏｇｙ＆ｂｉｏｃｈｅｍｉｓ
ｔｒｙ，２００２，３４（７）：９９７－１００７．

［１７］
õ�}+

Ｍ．
IJÜe?@q�

［Ｍ］．
;��@æ�¢Üe?@rÏ

/

，
s

．
×b

：
I@MN°Ó±

，１９８３．
［１８］ＦＲＥＹＳＤ，ＥＬＬＩＯＴＴＥＴ，ＰＡＵＳＴＩＡＮＫ．Ｂａｃｔｅｒｉａｌａｎｄｆｕｎｇａｌａｂｕｎｄａｎｃｅ

ａｎｄｂｉｏｍａｓｓｉｎｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌａｎｄｎｏｔｉｌｌａｇｅａｇｒｏｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓａｌｏｎｇｔｗｏｃｌｉ
ｍａｔｉｃｇｒａｄｉｅｎｔｓ［Ｊ］．Ｓｏｉｌｂｉｏｌｏｇｙａｎｄｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，１９９９，３１：５７３－５８５．

［１９］ＰＯＲＥＴＡＴ，ＪＩＢＭ，ＥＮＧＥＬＨＡＵＰＴＥ，ｅｔａｌ．Ｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｉａｌｂｉｏｍａｓｓａｌｏｎｇ
ａｈｙｄｒｏｌｏｇｉｃｇｒａｄｉｅｎｔｉｎａｓｕｂｓｉｄｉｎｇｃｏａｓｔａｌｂｏｔｔｏｍｌａｎｄｆｏｒｅｓｔ：Ｉｍｐｌｉｃａ
ｔｉｏｎｓｆｏｒｆｕｔｕｒｅｓｕｂｓｉｄｅｎｃｅａｎｄｓｅａｌｅｖｅｌｒｉｓｅ［Ｊ］．Ｓｏｉｌｂｉｏｌｏｇｙａｎｄｂｉｏ
ｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，２００７，３９：６４１－６４５．

［２０］ＣＨＥＮＸＢ，ＳＵＹＲ，ＨＥＸＹ，ｅｔａｌ．Ｓｏｉｌｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ
ａｎｄｄｉｖｅｒｓｉｔｙｒｅｓｐｏｎｄｔｏｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎｉｎＫａｒｓｔｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ［Ｊ］．Ｗｏｒｌｄｊｏｕｒｎａｌ
ｏｆｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙａｎｄｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１２，２８（１）：２０５－２１３．

［２１］ＺＨＵＨＨ，ＨＥＸＹ，ＷＡＮＧＫＬ，ｅｔａｌ．Ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓｏｆｖｅｇｅｔａｔｉｏｎｓｕｃｃｅｓ
ｓｉｏｎ，ｓｏｉｌｂｉｏ－ｃｈｅｍｉｃａｌｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓａｎｄｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓｉｎａＫａｒｓｔｅ
ｃｏｓｙｓｔｅｍ［Ｊ］．Ｅｕｒｏｐｅａｎｊｏｕｒｎａｌｏｆｓｏｉｌｂｉｏｌｏｇｙ，２０１２，５１：１－７．

［２２］
tvc

，
u5:

，
!õ

，
*

．
o~IãIJÜe?��·vwÊ¦C§

axp3ÅyzÚ

［Ｊ］．
pqI@

，２０１４，３５（１１）：４２８４－４２９０．
［２３］

X{

．
�ÿIJaYL5·Üe?=<ÈÉ¦-Ê|}3~2�¬

［Ｄ］．
�!

：
åc+@

，２０１５．
［２４］ＧＡＶＡＺＯＶＫＳ．Ｄｙｎａｍｉｃｓｏｆａｌｐｉｎｅｐｌａｎｔｌｉｔｔｅｒｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｉｎａｃｈａｎ

ｇｉｎｇｃｌｉｍａｔｅ［Ｊ］．Ｐｌａｎｔｓｏｉｌ，２０１０，３３７：１９－３２．

［２５］
¾q5

，
�´�

，
�®,

．
na½[§�5@�IUIJÜe?=<a

Â��-ÊÏÐ

［Ｊ］．
pqI@@A

，２０１５，３５（８）：２５４９－２５５５．
［２６］

��

，
r)ï

，
$Âÿ

，
*

．
�c�§RSH~%xÒ@�IJ"]=

<ÓÐvwÊ

［Ｊ］．
pqI@ÏÐ

，２０１６，２９（１０）：１４７９－１４８６．
［２７］ＺＨＯＵＪＢ，ＬＩＳＱ．Ｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｉａｌｂｉｏｍａｓｓｎｉｔｒｏｇｅｎａｎｄｉｔｓｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅｉｎ

ｄｒｙｌａｎｄ［Ｍ］／／ＬＩＳＸ．ＳｏｉｌａｎｄｐｌａｎｔｎｉｔｒｏｇｅｎｉｎｄｒｙｌａｎｄａｒｅａｓｏｆＣｈｉｎａ．
Ｂｅｉｊｉｎｇ：ＳｃｉｅｎｃｅＰｒｅｓｓ，２００８：１３８－１８７．

［２８］
²y�

，
òE»

，
hµ�

，
*

．
IJÜe?hcdlm¦C:ð

［Ｍ］．
×

b

：
(�°Ó±

，２００６．
［２９］

!D�

，
ùQ�

，
hf�

，
*

．
�ò��na½@�RSP?=<IJ

299ò��·Üe?-Ê½L

［Ｊ］．
enI@

，２０１８，３７（４）：２４－３４．
［３０］

²y�

．
IJK�b¦CEL¤Õ@

［Ｍ］／／
ý�Â

．
0;ÒlIJÀ

Õ·�V>?�À

．
×b

：
I@°Ó±

，１９９４．
［３１］

íUU

，
ýc

，
��#

，
*

．
�j?0Üe?h·K�aßn3KLÊ

ÏÐ

［Ｊ］．
�¢pqI@@A

，２０１０，２９（１２）：２４０６－２４１２．
［３２］

�%�

，
�Ò-

，
��

，
*

．
@�`�IJaR5¦KL^-Ê9�½

L

［Ｊ］．
enpq

，２００４，１３（１）：４０－４２．
［３３］

E��

．
IJ^@

［Ｍ］．
×b

：
I@°Ó±

，１９８７：２２８－２７０．
［３４］

º�

．
×l��%hIJ^-Ê§�\ûü�53Ç:¦CzÚ

：
¡

%����ñ)Î

［Ｄ］．
W�

：
0;�b+@

，２０１０．
［３５］ＰＩＮＳＯＮＮＥＡＵＬＴＡＪ，ＭＯＯＲＥＴＲ，ＲＯＵＬＥＴＮＴ．Ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｔｈｅｄｏｍ

ｉｎａｎｔｃｏｎｔｒｏｌｏｎｔｈｅｅｎｚｙｍｅｌａｔｃｈａｃｒｏｓｓａｒａｎｇｅｏｆｔｅｍｐｅｒａｔｅｐｅａｔｌａｎｄ
ｔｙｐｅｓ［Ｊ］．ＳｏｉｌＢｉｏｌＢｉｏｃｈｅｍ，２０１６，９７：１２１－１３０．

［３６］
î¼E

，
�Ò-

．
�c�§%xÒ@�IJ^-Ê3B�¤n

［Ｊ］．
e

npq@A

，２０１０，１９（５）：１２１５－１２２０．
［３７］ＸＵＸＦ，ＳＯＮＧＣＣ，ＳＯＮＧＸ，ｅｔａｌ．Ｃａｒｂｏｎｍｉｎｅｒａｌｉｚａｔｉｏｎａｎｄｔｈｅｒｅｌａｔｅｄ

ｅｎｚｙｍｅａｃｔｉｖｉｔｙｏｆｓｏｉｌｉｎｗｅｔｌａｎｄ［Ｊ］．Ｅｃｏｌｏｇｙａｎｄｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ，２００４，１３
（１）：４０－４２．

［３８］
��

，
�AÚ

，
�L

，
*

．
[3IJÜe?¨-./K�3É"¦β－�

 ¡¢^-.,d

［Ｊ］．
-./@·:ðe?@

，２０１３，３２（１）：３０－３５．
［３９］ＳＣＨＩＭＥＬＪＰ，ＷＥＩＮＴＲＡＵＢＭＮ．Ｔｈｅｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓｏｆｅｘｏｅｎｚｙｍｅａｃｔｉｖｉｔｙ

ｏｎｍｉｃｒｏｂｉａｌｃａｒｂｏｎａｎｄｎｉｔｒｏｇｅｎｌｉｍｉｔａｔｉｏｎｉｎｓｏｉｌ：Ａｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌｍｏｄｅｌ
［Ｊ］．Ｓｏｉｌｂｉｏｌｏｇｙａｎｄｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，２００３，３５：５４９－５６３．

［４０］
¯££

，
X¤

，
r�5

，
*

．
ì�¥¦§§c¨©}�¦ò

—
¥ªP´

«¬]IJÜe?h¦|­®3ÆÇ

［Ｊ］．
�IvÅ¯A

，２０１４，３４
（２）：６３－６８．

［４１］
�Ò-

，
X°Í

，
���

，
*

．
%h@�±Ç²³IJ{��5¦CI

J\£´3ÆÇ

［Ｊ］．
:ðen@A

，２００５，１６（１）：８８－９２．
［４２］ＪＡＮＺＥＮＨＨ，ＣＡＭＰＢＥＬＬＣＡ，ＢＲＡＮＤＴＳＡ，ｅｔａｌ．Ｌｉｇｈｔｆｒａｃｔｉｏｎｏｒｇａｎ

ｉｃｍａｔｔｅｒｉｎｓｏｉｌｓｆｒｏｍｌｏｎｇ－ｔｅｒｍｃｒｏｐｒｏｔａｔｉｏｎｓ［Ｊ］．ＳｏｉｌＳｃｉＳｏｃＡｍＪ，
１９９２，５６：１７９９－１８０６．

［４３］ＷＡＮＧＨ，ＸＵＷＨ，ＨＵＧＱ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｐｒｉｍｉｎｇｅｆｆｅｃｔｏｆｓｏｌｕｂｌｅｃａｒｂｏｎ
ｉｎｐｕｔｓｉｎｏｒｇａｎｉｃａｎｄｍｉｎｅｒａｌｓｏｉｌｓｆｒｏｍａｔｅｍｐｅｒａｔｅｆｏｒｅｓｔ［Ｊ］．Ｏｅｃｏｌｏｇｉａ，
２０１５，１７８（４）：１２３９－１２５０．

［４４］
²<E

，
uè¤

，
rµ

，
*

．ＤＯＭ
§g¶·eòRSI¸IJÜe?|

­¦C®®3ÆÇ

［Ｊ］．
en@A

，２０１８，３８（１１）：３８０６－３８１５．
［４５］

rL

，
�¹º

，
c`

，
*

．
»¼ÄJñP½¾¿§7¸·£¸IJK�

aR53ÆÇ

［Ｊ］．
�IvÅ@A

，２０１６，３０（１）：２４４－３１４．
［４６］ＬＩＣＨ，ＹＡＮＫ，ＴＡＮＧＬＳ，ｅｔａｌ．Ｃｈａｎｇｅｉｎｄｅｅｐｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉ

ｔｉｅｓｄｕｅｔｏｌｏｎｇｔｅｒｍｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ［Ｊ］．Ｓｏｉｌｂｉｏｌｏｇｙａｎｄｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，２０１４，
７５：２６４－２７２．

［４７］ＭＯＳＣＡＴＥＬＬＩＭＣ，ＬＡＧＯＭＡＲＳＩＮＯＡ，ＭＡＲＩＮＡＲＩＳ，ｅｔａｌ．Ｓｏｉｌｍｉｃｒｏ
ｂｉａｌｉｎｄｉｃｅｓａｓｂｉｏｉｎｄｉｃａｔｏｒｓｏｆｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌｃｈａｎｇｅｓｉｎａｐｏｐｌａｒｐｌａｎｔａ
ｔｉｏｎ［Ｊ］．Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌｉｎｄｉｃａｔｏｒｓ，２００５，５（３）：１７１－１７９．

［４８］ＫＡＩＳＥＲＫ，ＫＡＬＢＩＴＺＫ．Ｃｙｃｌｉｎｇｄｏｗｎｗａｒｄｓｄｉｓｓｏｌｖｅｄｏｒｇａｎｉｃｍａｔｔｅｒｉｎ
ｓｏｉｌｓ［Ｊ］．Ｓｏｉｌｂｉｏｌｏｇｙａｎｄｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，２０１２，５２（８）：２９－３２．

檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪
（
¢ºÍ

６
Î

）

［１０］ＪＩＡＯＹＮ，ＷＩＣＫＥＴＴＮＪ，ＡＹＹＡＭＰＡＬＡＹＡＭ Ｓ，ｅｔａｌ．Ａｎｃｅｓｔｒａｌ
ｐｏｌｙｐｌｏｉｄｙｉｎｓｅｅｄｐｌａｎｔｓａｎｄａｎｇｉｏｓｐｅｒｍｓ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ，２０１１，４７３（７３４５）：
９７－１００．

［１１］ＳＯＬＴＩＳＤＥ，ＶＩＳＧＥＲＣＪ，ＭＡＲＣＨＡＮＴＤＢ，ｅｔａｌ．Ｐｏｌｙｐｌｏｉｄｙ：Ｐｉｔｆａｌｌｓ
ａｎｄｐａｔｈｓｔｏａｐａｒａｄｉｇｍ［Ｊ］．Ａｍｒｉｃａｎｊｏｕｒｎａｌｏｆｂｏｔａｎｙ，２０１６，１０３（７）：

１１４６－１１６６．
［１２］ＤＥＮＯＥＵＤＦ，ＣＡＲＲＥＴＥＲＯＰＡＵＬＥＴＬ，ＤＥＲＥＥＰＥＲＡ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｃｏｆｆｅｅ

ｇｅｎｏｍｅｐｒｏｖｉｄｅｓｉｎｓｉｇｈｔｉｎｔｏｔｈｅｃｏｎｖｅｒｇｅｎｔｅｖｏｌｕｔｉｏｎｏｆｃａｆｆｅｉｎｅｂｉｏｓｙｎ
ｔｈｅｓｉｓ［Ｊ］．Ｓｃｉｅｎｃｅ，２０１４，３４５（６２０１）：１１８１－１１８４．

［１３］ＭＵＲＡＴＦ，ＬＯＵＩＳＡ，ＭＡＵＭＵＳＦ，ｅｔａｌ．ＵｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇＢｒａｓｓｉｃａｃｅａｅｅｖｏ
ｌｕｔｉｏｎｔｈｒｏｕｇｈａｎｃｅｓｔｒａｌｇｅｎｏｍｅｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ［Ｊ］．Ｇｅｎｏｍｅｂｉｏｌｏｇｙ，
２０１６，１６：１－１７．

７１４７
É

２０
Ê

　　　　　　　　　　　　　　　　　　　
» ¼�

　
¿nÃÄi¯Âï5'-ÉEDºÚÛ¯>


