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外源诱导姬松茸麦角甾醇的合成 
 

范秀芝，姚芬，殷朝敏，史德芳，高虹 
（湖北省农业科学院农产品加工与核农技术研究所，湖北武汉 430064） 

摘要：为提高姬松茸中麦角甾醇含量，本研究借助液体培养，通过添加外源诱导物提高菌丝中麦角甾醇含量。分别以茉莉酸甲

酯（methyl jasmonate，MeJA）和水杨酸（salicylic acid，SA）为外源诱导物，对其添加量、添加时间以及诱导时长进行优化，并通过

荧光定量 PCR 对诱导条件下参与麦角甾醇合成的相关基因表达量进行分析。结果表明，两种诱导物对姬松茸菌丝中麦角甾醇的最佳

诱导条件分别为菌丝培养到第 8 d 加入 70.00 μmol/L MeJA 和第 6 d 加入 10.00 μmol/L SA，并分别继续培养 2 d。优化条件下获得的菌

丝中麦角甾醇含量分别为 2.35 mg/g 和 2.43 mg/g，比对照组分别增加了 147.37%和 155.79%。根据参与麦角甾醇合成的基因表达谱分

析推测其诱导机制可能是 MeJA 和 SA 直接或间接的启动了麦角甾醇合成上游关键酶基因的表达，并通过参与合成代谢相关酶的相互

作用来实现麦角甾醇的合成调控。通过短时间外源诱导培养获得菌丝体中麦角甾醇含量已超过子实体中的，因此可替代子实体开展麦

角甾醇的相关研究。 
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Abstract: To increase the content of ergosterol in Agaricus blazei, the content of ergosterol in hyphae was increased by adding exogenous 

inducer under liquid culture condition. In this study, methyl jasmonate (MeJA) and salicylic acid (SA) were used as inducers, the concentration, 

adding time and duration of induction were optimized, and the transcriptional level of genes involving in ergosterol synthesis of A. blazei was 

analyzed by quantitative real time PCR. As results, the best induction conditions for ergosterol synthesis of A. blazei were adding 70.00 μmol/L 

of MeJA and 10.00 μmol/L of SA to the culture broth when the hyphal was culture to 8 d and 6 d, respectively, and continuously culturing 2 days 

under these conditions. The content of ergosterol in the harvested hyphae was respectively 2.35 mg/g and 2.43 mg/g, which increased by 

147.37% and 155.79% than control group. Moreover, based on the gene expression profiles involving the ergosterol synthesis of A. blazei, it can 

be speculated that the induction mechanism of MeJA and SA on ergosterol may be they directly or indirectly initiate the expression of upstream 

key enzyme genes involving in the ergosterol synthesis, and the synthesis was regulated by the interaction of anabolic-related enzymes 

participating in metabolism. As a conclusion, the content of ergosterol in mycelia obtained by short time exogenous induction culture has 

exceeded that in fruiting body, so the mycelia obtained in this study can replace the fruiting body to research and apply the ergosterol of A. 

blazei. 
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姬松茸（Agaricus blazei）又名巴氏蘑菇、巴西蘑

菇 [1]，属于担子菌门、伞菌目、蘑菇科、蘑菇属

（Agaricus）。姬松茸味道鲜美，含有丰富的蛋白质、

人体必需氨基酸、矿物质和微量元素等营养成分。近

年来，随着国内外对姬松茸研究的不断深入，发现它

不仅是一种美味的食用菌，还在抗肿瘤、抗氧化、抗

衰老、抑菌、降血糖、抗血栓等方面效果奇特[2]，尤

其是其抗肿瘤作用居食（药）用菌首位[3]。 
2001 年，Takaku 等从干的姬松茸子实体中分离到

一种脂类物质，通过研究发现该物质能直接抑制肿瘤

生长，经核磁共振和质谱分析后确定此物质为麦角甾

醇[4]。2011 年，高虹等[5]发现姬松茸菌丝体醇提物中

的主要抗肿瘤活性成分也是麦角甾醇，并经试验证实

麦角甾醇是通过抑制肿瘤新生血管的形成来抑制肿瘤

生长。已知抑制新生血管形成是抑制肿瘤的潜在治疗

手段[6]，因此，这一发现为姬松茸在医药领域的应用

提供了依据。但目前姬松茸麦角甾醇含量相对较低，

子实体中含量仅为 1.00~2.00 mg/g[7]，且姬松茸子实体

的栽培周期较长，栽培过程需要消耗大量人力和物力，

产量也不高，这些问题限制了姬松茸子实体作为原料

用于其麦角甾醇产品的开发及应用。 
外源诱导物，又称诱导子（elicitor molecules）、

激发子（elicitor），是当生物受到胁迫时产生的多种能

够响应胁迫并诱导防御基因表达，以增强抗逆性的一

类特殊化合物的总称[8]，如茉莉酸类（jasmonates，JAs）
和水杨酸（salicylic acid，SA）等。大量研究表明，JAs
和 SA 可诱导酶和防御蛋白的活性水平，导致次级代

谢物质的产生和积累，被认为是非常有效的诱导子
[9,10]。近年来，JAs 的茉莉酸甲酯（methyl jasmonate，
MeJA）和水杨酸（salicylic acid，SA）在大型真菌代

谢产物诱导应用中初见成效。已有的研究主要集中在

灵芝（Ganoderma lucidum）三萜[11]、桑黄（Phellinus 
igniarius）黄酮[12]和猴头菌（Hericium erinaceus）麦

角甾醇[13]产量提高及诱导机制的研究中。 
因此，本研究借助液体培养的优势，通过外源诱

导物的添加提高菌丝中麦角甾醇产量，并通过诱导条

件下参与麦角甾醇合成基因的表达分析，探析姬松茸

麦角甾醇合成的分子机理及其调控机制，为利用基因

工程手段构建高产麦角甾醇工程菌株提高麦角甾醇的

生物合成量，以及开发保健食品及功能配方食品奠定

基础，同时为进一步全面阐述姬松茸中次生活性物质

代谢合成调控机制提供理论指导。 

1  材料和方法 

 

1.1  材料与试剂 

姬松茸菌株 JSR3 购自华中农业大学菌种实验中

心，保藏于湖北省农业科学院农产品加工与核农技术

研究所。 
麦角甾醇标准品购自上海源叶生物科技有限公

司；茉莉酸甲酯、水杨酸、色谱级甲醇等购自 Sigma
公司；氢氧化钾、无水乙醇、正己烷等试剂均为分析

纯。 

1.2  培养基及培养条件 

固体完全培养基（CYM）：葡萄糖 20.00 g，蛋白

胨 2.00 g，酵母膏 2.00 g，KH2PO4 0.46 g，K2HPO4 1.00 
g，MgSO4·7H2O 0.50 g，琼脂 20.00 g，蒸馏水 1.00 L。 

JSR3 菌株接种到 CYM 固体培养基，于 25 ℃，

避光培养 5~7 d 进行活化。 

1.3  麦角甾醇诱导合成条件优化 

1.3.1  茉莉酸甲酯（methyl jasmonate，MeJA）

和水杨酸（salicylic acid，SA）添加浓度筛选 
（1）MeJA 添加浓度筛选 
分别向 100 mL（250 mL 三角瓶）液体 CYM 培

养基中加入不同体积的无菌 MeJA 溶液使其终浓度分

别为 60.00、70.00、80.00、90.00、100.00 μmol/L。活

化的姬松茸菌丝用 8 mm 打孔器打孔，等量接种到

CYM液体培养基中，25 ℃静止培养 2 d后于 120 r/min
条件下振荡培养 6 d。菌丝于 60 ℃烘干，称重，计算

得到菌丝生物量（g/100 mL）。提取并测定菌丝中麦角

甾醇含量（mg/g），确定 MeJA 的最佳添加浓度。以

MeJA 浓度为 0 的培养基作对照，每个处理三个平行。 
（2）SA 添加浓度筛选 
100 mL液体CYM培养基中分别加入不同体积无

菌 SA 溶液使其终浓度分别为 1.00、10.00、100.00、
500.00、1000.00 μmol/L，以不含水杨酸的空白培养基

作对照，每个处理三个平行。接种及培养条件同上。

提取、测定菌丝中麦角甾醇含量，确定 SA 最佳添加

浓度。 
1.3.2  添加时间确定 

分别在接种的 0、2、4、6、8、10 d 加入最佳浓

度 MeJA 或 SA，于 25 ℃，120 r/min 振荡培养，并加

入空白对照，继续培养至第 12 d 收获菌丝体，测定生

物量和麦角甾醇含量，筛选最佳添加时间。每个处理

三个平行。 
1.3.3  诱导时长确定 
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在最佳添加时间（第n d）时加入最佳浓度的MeJA
或 SA，于 25 ℃，120 r/min 振荡培养，后分别在第 n 
d、(n+1) d、(n+2) d、(n+3) d、(n+4) d、(n+5) d 收获

菌丝，测定生物量和麦角甾醇含量。每个处理三个平行。 

1.4  基因表达分析 

参考检测获得的 JSR3 转录组数据（NCBI：
PRJNA305463 ） 以 及 酿 酒 酵 母 （ Saccharomyces 

cerevisiae）[14]中报道麦角甾醇合成途径，设计基因表

达定量分析引物（表 1）。在优化的条件下分别添加

MeJA 和 SA，收集 0~60 h 液体培养菌丝液氮速冻后

提取总 RNA，经反转录后用于定量 PCR 扩增[15]。扩

增体系 25.00 μL，反应程序为 95 ℃，10 min；95 ℃，

15 s→60 ℃，60 s，循环 40 次；60 ℃→95 ℃，+1 ℃
/30 s。以姬松茸内源 gpd 基因为内参，用 2−ΔΔCT法计

算基因的相对表达量[16]。 
表1 麦角甾醇合成途径中基因表达定量分析引物 

Table 1 Primers for RT-PCR analysis of genes involving in ergosterol synthesis 

基因 引物名称 引物序列（5'-3'） 产物 

erg13 
ERG13-S GATGGTGTCTCAAAGGGCAAGT 

HMG-CoA 合成酶 ERG13-A GCCGCAGTAGATCCATAACAAG 

hmgcr 
HMGCR-S TGCGACTGGTGATGCTATGG 

HMG-CoA 还原酶 
HMGCR-A CCGCAGGCTTCTTATCCGTA 

erg19 
ERG19-S CGGCGTTACTTCAACATCGG 

二磷酸甲羟戊酸脱羧酶 ERG19-A GCCATCGTAACCCTCGCAA 

erg9 
ERG9-S CCGCACTCTCCTCCAGTTCTA 

角鲨烯合成酶 
ERG9-A ATTTTCGGAGTAGGGGTTGCT 

erg1 
ERG1-S CTTCGGAAACTGGGTCTGGAG 

角鲨烯环氧化酶 
ERG1-A GCCACCCTCTTCAATCAGCC 

erg7 
ERG7-S ACAATGCTCCGTCCCACCTC 

羊毛固醇合酶 
ERG7-A TGAGCACGGGCAACGAGAT 

cyp51 
CYP51-S TATCTTGACGGCATCACGAACC 

羊毛甾醇 14α去甲基化酶 
CYP51-A AGAGGCAGGTTAGGGAACAGGA 

erg24 
ERG24-S CGTCGTGGTGGTATCCAAAATG 

C-14 甾醇还原酶 
ERG24-A GGCTGTAAATGAAAGGAACCCA 

erg25 
ERG25-S AACAAAGTCCCTACACCGCAAG 

甲基甾醇单加氧酶 
ERG25-A GGTGGAATAGCCAAATAGCCG 

erg26 
ERG26-S GACATAGTCCAGCGGCATTTC 

C-3 固醇脱氢酶 
ERG26-A CATTGCCATTGAAAACGACAC 

erg27 
ERG27-S AAGTTTAGGGAGGTTGTGGAGATC 

3-酮基固醇还原酶 
ERG27-A AAGGTAGTAGGTTGGAGTCGTGAG 

erg6 
ERG6-S ACGCCAGGCTCTAAAAACAGTC 

C-24 固醇甲基转移酶 
ERG6-A GTAGCAACCCCATCCACTCCAT 

erg2 
ERG2-S AGCAAGTTTCCAATCATCTCCC 

C-8 甾醇异构酶 
ERG2-A GCTGGATTCCGTTGATGTTACC 

erg3 
ERG3-S TCCTCAATCTCTGCGACGAATA 

C-5 甾醇去饱和酶 
ERG3-A TGAGACCATTTTGAAGACGAAGC 

erg5 
ERG5-S CGCCGCATCCAAGAGTAAAC 

C-22 甾醇去饱和酶 
ERG5-A TGGCATCTTGAGAAGCGAATAG 

erg4 
ERG4-S TCATTACTGAGGCTGGAAAGGC 

C-24(28)甾醇还原酶 
ERG4-A TTTGAGCAAGAACGGTTGAATG 

gpd 
GAPDH-S TCTGATGACAACTGTTCACGCC 

三磷酸甘油醛脱氢酶 
GAPDH-A TTTCCATTGACACCACGACCAC 
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1.5  麦角甾醇含量测定 

1.5.1  麦角甾醇提取 
姬松茸菌丝中麦角甾醇采用碱-醇法提取[17]。称取

1.00 g 样品溶于 32.00 mL 碱-醇溶液（KOH 25.00 g，
蒸馏水 40.00 mL，乙醇定容到 100.00 mL），40 ℃下

200 W 超声 20 min，6000 r/min 离心 10 min，上清液

用正己烷萃取 2 次，收集下层液体水洗到中性，40 ℃
旋转蒸干后加入 20.00 mL 无水乙醇，超声溶解后定容

到 25.00 mL。 

68 

1.5.2  麦角甾醇含量测定 
麦角甾醇标准品稀释到 0.02~0.08 mg/mL，采用

Inertsil®ODS-SP（5 μm，4.6 mm×250 mm）C18 色谱

柱，柱温 30 ℃，流动相为 V（流动相甲醇）:V（水）

=98:2，流速 1.00 mL/min，检测波长 282 nm，进样体

积 10.00 μL。以峰面积 Y 为纵坐标，标准品进样量 X
（ mg/mL ） 为 横 坐 标 ， 绘 制 标 准 曲 线

（Y=1×107X+11493，R2=0.9981）。样品稀释或不稀释

经 0.22 μm 滤膜过滤至进样瓶，10.00 μL 进样，以峰

面积外标法定量。 

1.6  统计分析 

试验数据利用单因素方差分析（one-way ANOVA 
test）进行差异显著性分析，以 p<0.05 判断差异显著

性程度。采用 Origin 8.0 软件进行数据分析作图。利

用 Hemi 软件绘制基因表达量热图。 

2  结果与讨论 

2.1  外源诱导物添加量筛选 

有报道指出，MeJA 和 SA 的浓度会影响细胞的生

长和次级代谢产物的产量[9,11-13]，因此本研究分别对

MeJA 和 SA 诱导姬松茸麦角甾醇合成的最佳浓度进

行了筛选。从图 1 中可以看出，虽然 MeJA 和 SA 可

以诱导姬松茸麦角甾醇的合成，但麦角甾醇的合成量

并不会随着诱导物浓度的增加而持续增加。图 1a 中，

姬松茸菌丝中麦角甾醇的含量随着培养基中 MeJA 浓

度的提高呈现出先增加后减少的趋势，在浓度为 70.00 
μmol/L 时，菌丝中麦角甾醇含量最高，为 1.35 mg/g，
其含量是对照组（MeJA 浓度为 0）的 1.52 倍。但在

MeJA 不同浓度条件下，菌丝生物量并未表现出与麦

角甾醇含量相同的趋势。且与麦角甾醇含量趋势相反，

菌丝的生物量在 MeJA 浓度为 70.00 μmol/L 时最低，

为 1.17 g/100 mL，而在不添加 MeJA 时生物量最高，

为 1.43 g/100 mL。这一现象与其他物种中报道一致，

原因可能是 MeJA 抑制初级代谢，而激活次级代谢，

且 MeJA 对细胞生长的抑制可能有利于次生代谢物的

合成[9,18]。 

 

 
图1 茉莉酸甲酯（a）和水杨酸（b）添加浓度对姬松茸菌丝生

物量和麦角甾醇含量的影响 

Fig.1 Effects of concentrations of MeJA and SA on the mycelial 

biomass and ergosterol content in Agaricus blazei 

与 MeJA 不同，SA 浓度对姬松茸菌丝生物量和麦

角甾醇含量的影响具有相同的趋势（图 1b）。虽然生

物量和麦角甾醇含量不与 SA 浓度成正比，但在 SA
浓度为 10.00~1000.00 μmol/L 时，所有测试浓度均促

进了菌丝生物量和代谢产物麦角甾醇的合成，这一结

果与 SA 对桑黄（P. igniarius）[12]、猴头菇（H. erinaceus）
[13]、灵芝（G. lucidum）[19]中黄酮、麦角甾醇、灵芝酸

等次级代谢产物的影响报道一致。在 SA 浓度为 10.00 
μmol/L 时，姬松茸菌丝生物量和其中麦角甾醇含量达

到最大值，分别为 1.62 g/100 mL 和 1.40 mg/g，比对

照组（SA 浓度为 0）分别提高了 17.39%和 57.30%，

表明 SA 可增加姬松茸中麦角甾醇含量[12,19]。 
与本文确定的 MeJA 和 SA 对麦角甾醇的最佳诱

导浓度（70.00 μmol/L 和 10.00 μmol/L）不同，猴头菇

中报道的 MeJA 和 SA 对麦角甾醇的最佳诱导浓度为

50.00 μmol/L 和 100.00 μmol/L[13]，分析原因可能是不

同食用菌菌种对这 2 种诱导物的耐受性存在差异。 

2.2  外源诱导物添加时间 

为同时提高麦角甾醇的含量以及菌丝生物量，对
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外源诱导物的添加时间进行了优化，结果如图 2 所示。

图 2a 中，培养至第 6 d 时加入 70.00 μmol/L MeJA，

培养结束收获的菌丝量达到最大值，为 1.92 g/100 
mL，是空白对照组（1.40 g/100 mL）的 1.37 倍。麦

角甾醇的含量随着添加时间的推后，总体呈现先抑制

后促进再抑制的趋势，在第 8 d 添加 MeJA 时，麦角

甾醇含量达到最大值，为 2.52 mg/g，是对照组（0.89 
mg/g）的 2.83 倍。而在第 4 d 加入 MeJA，菌丝的生

物量和麦角甾醇含量均最小，在第 4 d 达到最小峰值，

推测原因可能是菌丝在刚刚度过“适者生存”期向指

数生长期转变时，加入的 MeJA 后又一次引起“适者

生存”现象[20]，抑制了菌丝的初级和次级代谢，从而

导致菌丝生物量和麦角甾醇含量值最低。考虑到菌丝

生物量和麦角甾醇出现最大值的 MeJA 添加时间不一

致，我们以培养终点所获得菌丝中麦角甾醇总量为参

考指标，确定第 8 d 为 MeJA 的最佳添加时间点，此

时获得的麦角甾醇总量最高，为 4.56 mg/100 mL。 
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图2 茉莉酸甲酯（a）和水杨酸（b）添加时间对姬松茸菌丝生

物量和麦角甾醇含量的影响 

Fig.2 Effects of adding time of MeJA and SA on the mycelial 

biomass and ergosterol content in Agaricus blazei 

由图 2b 可以看出，在 12 d 的培养周期内，不同

时间点加入 SA，菌丝的生物量和麦角甾醇含量表现

出相同的趋势。在培养至第 6 d 加入 10.00 μmol/L 的

SA 时最终收获的菌丝量和其中麦角甾醇的含量均达

到最大值，分别为 2.02 g/100 mL 和 2.73 mg/g，分别

为空白对照组的 1.44 和 3.07 倍。根据以上结果，可以

看出 SA 比 MeJA 具有对姬松茸菌丝量和麦角甾醇具

有更好的诱导效果，推测可能是因为二者的诱导机制

或作用底物不同[21,22]。 

2.3  外源诱导物诱导时长 

Shi 等[12]研究指出，高浓度或长时间的诱导物处

理会造成一个环境压力，从而影响菌丝的生长并引起

代谢的改变。因此本研究在已确定的添加浓度和添加

时间条件下，分别继续对菌丝进行 5 d 的培养，每天

取样以确定 MeJA 和 SA 最佳诱导时长，以提高菌丝

生物量和麦角甾醇含量。 

 

 
图3 茉莉酸甲酯（a）和水杨酸（b）诱导时长对姬松茸菌丝生

物量和麦角甾醇含量的影响 

Fig.3 Effects of duration of MeJA and SA induction on the 

mycelial biomass and ergosterol content in Agaricus blazei 
由图 3 可以看出，在加入 MeJA 和 SA 后，随着

培养时间的延长菌丝生物量基本上呈现出增加的趋

势，随着培养时间的延长，菌丝生物量缓慢增加。此

外，菌丝中麦角甾醇含量均在添加 MeJA 和 SA 后的

第 2 d 达到最大值，分别为 2.35 mg/g 和 2.43 mg/g，
比对照组（0 d，0.95 mg/g）分别增加了 147.37%和

155.79%。此时，虽然菌丝生物量比较低，但其中麦

角甾醇总量均达到最高值，分别为 4.24 mg/100 mL 和

4.33 mg/100 mL。而且，该诱导条件下获得的麦角甾

醇含量已超过姬松茸子实体中的含量（1.00~2.00 
mg/g）[7]，比较姬松茸子实体栽培周期长以及所耗费

的人力、物力和财力，本研究所获得的麦角甾醇具有
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时间短、成本低、产量高等优势，尤其是以 SA 为诱

导物时，培养时间更短而产量更高，因此可以考虑用

培养所得菌丝体来代替子实体开展相关研究。 

2.4  基因表达分析 

Hu 等[14]指出麦角甾醇的生物合成途径可分为三

个模块，即戊酸合成、焦磷酸法尼酯合成和麦角甾醇

合成。合成涉及至少 23 步反应，25 个结构基因[23]，

这些基因中既有必需基因，也有非必需基因[24]。Ren[11]

和 Shi[12]等研究指出，MeJA 和 SA 可通过调控参与目

标产物合成的基因转录水平或改变次级代谢途径中某

些酶的活性来提高目标产物的合成。因此，为探明

MeJA 和 SA 诱导姬松茸麦角甾醇合成的机制，本文对

添加诱导物前后参与麦角甾醇合成相关酶的编码基因

（16 个，表 1）转录水平进行了定量。图 4a 和 4b 分

别显示在姬松茸菌丝培养到第 8 d 加入 70.00 μmol/L 
MeJA 和第 6 d 加入 10.00 μmol/L SA 后每隔 12 h 菌丝

中参与麦角甾醇合成基因表达情况。 

 

 
图4 茉莉酸甲酯（a）和水杨酸（b）诱导对姬松茸中麦角甾醇

合成相关基因转录水平影响 

Fig.4 The results of transcription analysis of the genes involving 

in ergosterol biosynthesis of Agaricus blazeiin response to MeJA 

(a) and SA (b) 

注：标签数值以基因相对表达量的 log10 值表示。 

从图 4 中可以看出，在添加 MeJA 和 SA 后，姬

松茸菌丝中 erg1，erg7，cyp51（erg11）基因的表达量

基本都表现为上调，这一结果可能与它们是麦角甾醇

合成前期的必需基因有关[14]。此外，erg27 的表达量

虽也有所提高，但在不同时间点其表达量会出现波动，

这可能是其编码的3-酮基固醇还原酶与erg7基因编码

的羊毛固醇合酶存在相互调控作用所导致的[25]。 
除以上 3 个基因转录水平明显提高外，在添加 SA

诱导的中后期，erg6 基因表达量出现上调，且随着诱

导时间的延长 erg4 基因的表达量逐渐增加。有报道指

出，在酿酒酵母中 erg6 基因和 erg4 基因的高表达会

增加酿酒酵母中麦角甾醇的合成，预示着它们在麦角

甾醇合成中具有重要调控作用[26,27]。据此推测 erg6 和

erg4 基因在 SA 诱导的麦角甾醇含量提高中起到调控

作用。但在 MeJA 诱导的菌丝中未检测到 erg6 和 erg4
这 2 个基因转录水平明显的改变，推测可能是 MeJA
和 SA 诱导麦角甾醇合成的机制存在差异。 

hmgcr 基因编码的 HMG-CoA 还酶是甾醇生物合

成途径中第一个报道的限速步骤，高表达 HMG-CoA
还原酶可以促进中间体角鲨烯的积累[23]，但在 MeJA
和 SA 诱导下（图 4），姬松茸菌丝体中 hmgcr 基因的

表达量始终处于一个较低的水平，推测可能是因为较

高的麦角甾醇引起的反馈调控[14]。而 erg13、erg19、
erg5 基因也因其表达量过低而未检测到，推测可能跟

蔡鹏丽等报道的结果一致，这些基因的表达量与麦角

甾醇含量负相关[28]，较低的表达量更有利于麦角甾醇

的合成。 
虽然基因表达量不能完全代表其编码酶的活性，

但综上可以推测 MeJA 和 SA 诱导麦角甾醇合成主要

是通过直接或间接的作用启动麦角甾醇合成上游关键

酶基因的表达来提高中间代谢产物的量，并通过中间

代谢物与下游相关酶的协同、抑制等互作来实现的麦

角甾醇合成的调控。 

3  结论 

外源添加 MeJA 和 SA 可以诱导姬松茸菌丝体中

麦角甾醇合成。经过试验获得二者最佳的诱导条件分

别是 25 ℃下液体培养的菌丝在第 8 d 加入 70.00 
μmol/L 的 MeJA 和第 6 d 加入 10.00 μmol/L 的 SA，并

继续培养 2 d。获得的菌丝中麦角甾醇含量分别为 2.35 
mg/g 和 2.43 mg/g，比对照组分别增加了 147.37%和

155.79%，并且高于姬松茸子实体中麦角甾醇含量，

因此外源诱导，尤其是 SA 诱导获得菌丝体可替代子

实体开展相关研究。通过荧光定量 PCR 对参与麦角甾

醇合成基因表达量进行分析后推测 MeJA 和 SA 诱导

麦角甾醇合成的机制可能是通过直接或间接的作用启

70 
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动麦角甾醇合成上游关键酶基因的表达，并通过参与

麦角甾醇合成代谢相关酶的相互作用来实现的。 
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