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不同栽培料培养下毛木耳转录组分析

刘 格，楚晓真，王保瑞，刘 璇，龚 攀

（郑州市农业科技研究院 郑州 450000）

摘 要：为探究不同栽培料对毛木耳（Auricularia cornea）生长发育及代谢机制的影响，本研究以棉籽壳为主料的对

照组（CK：棉籽壳 84%、麸皮 13%、石膏 3%）和玉米芯、木屑和棉籽壳复合料的处理组（T1：玉米芯 28%、木屑 28%、

棉籽壳 28%、麸皮 13%、石膏 3%）培养的毛木耳子实体为材料，采用 Illumina Hiseq 测序平台进行转录组测序分析。

结果显示，两组样品共获得 clean reads 291.87 M，碱基质控 Q20 均高于 95%。差异表达基因（DEGs）分析表明，与对

照组相比，共筛选到 DEGs 4847 个，其中上调基因 141 个，下调基因 4706 个。GO 功能富集分析显示，DEGs 主要富

集于翻译和肽代谢过程等；KEGG 通路富集分析表明，差异基因显著富集于核糖体、氧化磷酸化、吞噬体和蛋白质加

工等与代谢和蛋白质合成相关的通路。实时荧光定量 PCR（qRT-PCR）验证结果与转录组数据趋势一致，证实测序

结果可靠。本研究为解析毛木耳对复合栽培料的适应性代谢机制提供了分子依据，也为优化毛木耳栽培料配方提

供了理论支撑。
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Transcriptome analysis of Auricularia cornea cultivated under different
cultivation substrates
Liu Ge, Chu Xiaozhen, Wang Baorui, Liu Xuan, Gong Pan
（Zhengzhou Agricultural Science and Technology Research Institute, Zhengzhou 450000, Henan, China）

Abstract: To explore the effects of different cultivation substrates on the growth, development and metabolic mechanism

of Auricularia cornea, this study used a control group（CK）with cottonseed hulls as the main substrate（84% cottonseed

hulls, 13% bran, and 3% gypsum）and a treatment group（T1）with a composite substrate of corncob, sawdust, and cotton-

seed hulls（28% corncob, 28% sawdust, 28% cottonseed hulls, 13% bran, and 3% gypsum）. Fruit bodies of A. cornea

were cultivated separately under these two conditions, and transcriptome sequencing of the fruiting bodies was performed

using the Illumina HiSeq sequencing platform. The results showed that a total of 291.87 M clean reads were obtained

from the two groups, with Q20 base quality scores above 95% in all samples. Differentially expressed genes（DEGs）analy-

sis revealed that compared with the control group, a total of 4847 DEGs were identified in the treatment group, including

141 up-regulated genes and 4706 down-regulated genes. GO functional enrichment analysis revealed that the DEGs were

mainly enriched in biological processes such as translation and peptide metabolism processes. KEGG pathway enrichment

analysis indicated that the DEGs were significantly enriched in pathways related to metabolism and protein synthesis, in-

cluding ribosome, oxidative phosphorylation, phagosome, and protein processing. Quantitative real-time PCR（qRT-PCR）

validation results were consistent with the transcriptomic data, confirming the reliability of the sequencing results. This

study provides a molecular basis for understanding the adaptive metabolic mechanism of A. cornea to composite cultiva-

tion substrates, and also offers theoretical support for optimizing the substrate formula for A. cornea cultivation.

Key words: Auricularia cornea; Cultivation substrate; Transcriptome sequencing; Differentially expressed gene; Metabol-

ic pathway
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毛木耳是我国传统药食同源真菌，其子实体富

含多糖、膳食纤维、氨基酸等多种活性成分，这些成

分在增强免疫力、降血脂等方面具有显著药理作

用，毛木耳兼具经济价值与药用价值，在食用菌产

业中占据重要地位[1]。栽培料作为毛木耳生长发育

的营养载体，其化学组成和营养结构直接影响菌丝

生长速度、子实体产量及品质[2]，是影响毛木耳栽培

效益的关键因素。当前，毛木耳栽培主要依赖木

屑、棉籽壳、玉米芯等农业废弃物，然而，不同栽培

料的碳氮比、纤维素含量、木质素比例存在显著差

异，直接导致毛木耳在菌丝生长速率、子实体发育

进程和生物转化率等重要指标上表现不一[3-5]。

转录组测序技术作为高通量基因表达分析的

核心手段，能够迅速筛选出不同生长环境下的差异

表达基因，进而解析生物体内基因调控网络与代谢

通路，已成为食用菌生长发育机制研究的重要工

具[6-7]。在香菇、平菇等食用菌研究中，该技术已取

得诸多进展。周慧等[8]发现，香菇栽培料中添加竹

屑后，与子实体形态相关基因的表达量显著低于纯

木屑组，为栽培料优化提供了分子依据。赵新平

等[9]利用转录组测序技术筛选出与香菇耐热性密切

相关的基因，从而为香菇耐热品种的选育奠定了分

子基础。在针对毛木耳的研究中，陈天赐等[10]观察

到，毛木耳原基与小耳期之间的差异表达基因主要

富集于 DNA 修复、同源重组及细胞组成相关的生

物过程，而小耳期与成熟期之间的差异表达基因则

主要集中在酪氨酸代谢和能量代谢途径；罗阳兰

等[11]利用代谢组学技术进一步揭示，以桉木屑和桉

树皮栽培的毛木耳子实体，其蛋白质含量、灰分含

量及关键代谢物、代谢通路均与杂木屑栽培组存在

显著差异。综上，现有研究已初步揭示毛木耳生长

发育阶段的转录组特征及不同栽培基质对其代谢

产物的影响，但关于不同类型栽培料对毛木耳转录

组整体表达模式的影响、营养物质吸收与利用的分

子调控机制，目前尚未见报道。

本研究以棉籽壳为主料的对照组和玉米芯、木

屑、棉籽壳复合料的处理组培养的毛木耳子实体为

研究对象，通过转录组测序筛选差异表达基因，结

合 GO 和 KEGG 功能富集分析，以期解析毛木耳适

应不同栽培料的分子调控机制。研究结果旨在阐

明栽培料营养特征与毛木耳基因表达调控的关联，

为毛木耳优质高产栽培料的精准化栽培技术的创

新研发提供理论支撑，同时也为食用菌资源高效利

用与产业可持续发展提供分子层面的依据。

1 材料与方法

1.1 材料

供试毛木耳菌株为豫农毛 13，由河南省农业科

学院食用菌研究所提供。试验在郑州市农业科技

研究院荥阳示范基地开展，试验时间为 2024 年 12

月至 2025 年 6 月。两种栽培料配方如下，对照组

（CK）：棉籽壳含量（φ，下同）84%、麸皮含量 13%、石

膏含量 3%；处理组（T1）：玉米芯含量 28%、木屑含

量 28%、棉籽壳含量 28%、麸皮含量 13%、石膏含量

3%。所有栽培料含水量调节至 65%，采用 18 cm×

35 cm×0.005 cm 的聚丙烯塑料袋装袋，灭菌后在无

菌条件下接种，在 22~25 ℃、空气相对湿度 60%~

70%条件下发菌；菌丝满袋后，划“V”形口，每袋 15~

20 个，间距均匀，出耳期温度 18~22 ℃，相对湿度

85%~95%，每日喷水 3~4 次，通风 3~4 次，每次 20~

30 min，100~500 lx 散射光，待子实体成熟后（菌盖

舒展、边缘内卷）采集，每组 3 个重复，每个重复 50

袋，样品经液氮速冻后于-80 ℃保存备用。

1.2 转录组测序

采用 Trizol 法提取毛木耳子实体总 RNA，通过

Nanodrop 2000 检测 RNA 纯度（A260/A280 为 1.8~

2.0），Agilent 2100 Bioanalyzer 检测 RNA 完整性

（RIN≥8.0）。按照 Illumina Hiseq 测序平台标准流

程构建 cDNA 文库，文库质检合格后进行测序，测

序工作由郑州终止子生物信息科技有限公司完成。

1.3 生物信息学分析

对测序得到的 raw data 进行过滤得到 clean

reads，之后使用 Trinity 进行 De novo 组装，得到组

装的转录本集和其对应的基因，将转录本集在六大

数据库进行基因功能注释，包括：NR、NT、GO、

KEGG、COG 和 Swissprot。将 clean reads 比对回组

装序列，进行定量分析，根据基因在不同样品中的

表达量进行差异表达分析，对筛选出的差异表达基

因进行 GO 功能分析和 KEGG 功能分析，对 DEGs

进行功能富集分析、聚类分析等。

1.4 qRT-PCR验证

从差异表达基因中选取 6 个基因进行验证，以

actin 基因为内参基因。用 NCBI Primer-BLAST 设

计引物（表 1）。采用 PrimeScript RT Reagent Kit 反

转录合成 cDNA，以 cDNA 为模板，每个样品 3 个

重复，采用 2-ΔΔCt法计算基因相对表达量。

1.5 数据处理

采用 Excel 2018 处理数据 ，采用 Graphpad
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表 1 实时荧光定量 PCR 引物

Table 1 Primers used for real-time fluorescence quantitative PCR

引物名称

Primer name

act F/R

DN42021 F/R

DN38326 F/R

DN3517 F/R

DN321058 F/R

DN322163 F/R

DN31066 F/R

正向引物

Forward primer

TGGAATGGAAGCTGCTGGTA

GACTGTGTTATGCGGTTGGC

AAGCCGATGACTTGGCTACC

CAAGGGAACAGCACCGTAGA

CATCAGCCTCTTCCCTTGGT

TGTTCACCGCATGAGTGGAT

CCAGCAGTGGATGGTGTTCT

反向引物

Reverse primer

TTGATCTTCATGCTGCTCGG

TTGAATACTACGCCGGGACG

CAACACCGACGAAGAGACGA

ACCTCTATGGACTCGCCGAA

ATTTGGCGTCGTAGAGGGTC

TCCCTTGTCTTCCAACGAGC

TGGATGATTGCTCAAGCCGT

图 1 差异表达基因火山图

Fig. 1 Volcano map of different expressed genes（DEGs）

表 2 转录组测序数据

Table 2 Transcriptome sequencing data

样品

Sample

CK-1

CK-2

CK-3

T1-1

T1-2

T1-3

清洁数据

Clean reads/M

44.91

43.46

49.97

67.71

41.42

44.40

Q20/%

96.97

95.23

96.26

97.12

96.78

96.85

Q30/%

91.78

87.37

89.89

92.08

91.32

91.44

GC 含量

GC content/%

61.10

59.78

60.20

55.94

60.44

60.27

Prism 8.0 作图。

2 结果与分析

2.1 转录组测序数据质量评估

数据质量评估结果显示，两组样品共获得

291.87 M 的 clean reads，每组样品的测序数据量均

能满足后续基因表达分析的需求。其中，所有样品

Q20 值均高于 95%，表明测序数据的碱基准确性较

高，测序质量可靠，可用于后续差异表达基因筛选

及功能富集分析，为毛木耳适应复合栽培基质的代

谢机制研究提供了高质量的分子数据支撑（表 2）。

2.2 差异表达基因筛选

以 CK 组为对照，对复合栽培料组子实体的基

因表达量进行差异分析，由图 1 可知，共筛选到

4847 个 DEGs，其中上调表达基因 141 个，下调表达

基因 4706 个，下调表达基因数量明显多于上调表

达基因，表明复合栽培基质对毛木耳的基因表达产

生了明显影响，多数基因的表达受到抑制，推测这

些差异表达基因可能参与毛木耳对复合基质的适

应调控过程。此外，在筛选得到的差异表达基因

中，包含 snf1 和 skn7 两个关键基因，其中 snf1 基因

下调至对照组的 1/8，skn7 表达下调至对照组的 1/7。

2.3 差异表达基因GO功能富集分析

为明确差异表达基因的生物学功能，对筛选得

到的 4847 个 DEGs 进行 GO 功能富集分析，将其归

类到生物过程（biological process）、细胞组分（cellu-

lar component）和分子功能（molecular function）三大
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类中。富集结果显示，DEGs 主要富集在生物过程

类别，其中显著富集的条目包括翻译、肽代谢过程

等，表明复合栽培基质栽培的毛木耳，其子实体在

蛋白质合成、肽类代谢等基础生命活动过程中的基

因表达发生明显改变，推测这些过程可能是毛木耳

适应复合栽培基质的重要生物过程。细胞组分和

分子功能类别中，DEGs 也有一定富集，但富集程度

相对较低，在细胞组分中，非膜结合细胞器富集程

度较高；在分子功能中，核糖体结构组分和结构分

子活性为核心富集条目（图 2）。

2.4 差异表达基因KEGG通路富集分析

为进一步探究差异表达基因参与的代谢调控

网络，对差异表达基因进行 KEGG 通路富集分析，

明确差异表达基因在代谢通路中的分布特征。通

路富集结果显示（图 3），差异表达基因共涉及 123

条代谢通路，主要包括核糖体、吞噬体、氧化磷酸

化、内质网中蛋白质加工以及半胱氨酸和蛋氨酸代

谢等通路，其中核糖体通路是蛋白质加工的核心通

图 2 差异表达基因 GO 功能富集分析

Fig. 2 GO function enrichment analysis of DEGs

图 3 差异表达基因 KEGG 富集分析

Fig. 3 KEGG enrichment analysis of DEGs

翻译 Translation
肽生物合成过程 Peptide biosynthetic process

肽代谢过程 Peptide metabolic process
酰胺生物合成过程 Amide biosynthetic process

细胞酰胺代谢过程 Cellular amide metabolic process
有机氮化合物生物合成过程 Organonitrogen compound biosynthetic process

细胞氮化合物生物合成过程 Cellular nitrogen compound biosynthetic process
细胞大分子生物合成过程 Cellular macromolecule biosynthetic process

大分子生物合成过程 Macromolecule biosynthetic process
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RNA 结合 RNA binding
小核糖体亚基 rRNA 结合 Small ribosomal subunit rRNA binding
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ATPase activity, coupled to transmembrane movement of ions, rotational mechanism

质子转运 ATP 酶活性，旋转机制
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DN42021 20.26 1 15.66 15.76 14.89

DN38326 -7.57 2 -6.89 -7.45 -7.24

DN3517 -13.75 3 -9.75 -10.46 -10.6

DN321058 -8 4 -6.49 -7.12 -7.68

DN322163 -7.29 5 -5.24 -5.63 -4.78

DN31066 7.77 6 7.59 7.21 7.68

RNA-seq qRT-PCR

DN42021 20.26 15.4367 0.2749

DN38326        -7.57 -7.1933 0.1633

DN3517 -13.75 -10.27 0.2631

DN321058 -8 -7.0967 0.3437

DN322163 -7.29 -5.2167 0.2457

DN31066 7.77 7.4933 0.144
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图 4 差异表达基因 qRT-PCR

Fig. 4 qRT-PCR results of DEGs

路，其显著富集提示复合栽培基质可能通过调控毛

木耳蛋白质合成过程影响生长发育及代谢适应；氧

化磷酸化与细胞能量代谢密切相关，该通路的富集

表明复合基质可能改变了毛木耳的能量代谢模式；

吞噬体和蛋白质加工通路的富集则可能参与毛木

耳营养物质的吸收利用与蛋白质修饰。

2.5 qRT-PCR验证结果

为验证转录组测序结果的可靠性，选取 6 个差

异表达基因进行 qRT-PCR 验证，结果显示（图 4），

所选基因的相对表达量变化趋势与转录组测序得

到的 log2FC 值一致，表明本研究的转录组测序数据

准确可靠，后续基于测序数据的差异表达基因分析

及功能解读结果可信。

3 讨论与结论

栽培料的营养成分是影响食用菌生长发育的

关键因素，毛木耳作为腐生真菌，其生长依赖于栽

培料中碳水化合物、氮源等营养物质的分解利用。

笔者通过转录组测序技术，系统分析了毛木耳在棉

籽壳与玉米芯、木屑和棉籽壳复合料中的基因表达

差异，揭示了其适应多元营养环境的分子机制。

差异表达基因分析表明，相对于棉籽壳对照

组，复合栽培料处理组筛选到 4847 个 DEGs，其中

上调基因 141 个、下调基因 4706 个，下调基因居

多。与碳代谢、多糖代谢以及木质素降解相关的基

因 ugp1、ugp3、gls2 和 lac1 表达显著下调，这一现象

可能与复合栽培料营养更均衡，速效碳、氮源更易

利用有关[12]。黄原平革菌在氮或碳限制条件下，与

在营养充足的培养基中相比，过氧化物酶的表达量

增加，在单一碳源培养基中，许多编码碳水化合物

活性酶的基因上调[13]。这个过程中碳代谢物阻遏效

应可能发挥作用，当培养基中存在更易利用的碳源

时，真菌会主动抑制利用复杂碳源所需的关键酶基

因表达[14-15]，以更低的代谢成本完成生长，这是一种

高效的基因表达调控方式。据此推测，本研究复合

基质中毛木耳代谢相关基因表达下调并非生长抑

制，而是进入代谢更高效、能耗更低的“经济生长模

式”，这一模式更利于菌丝快速生长、养分积累与子

实体高效发育。

snf1 编码的蛋白激酶是真核生物中碳代谢和能

量稳态的核心调控因子，在葡萄糖受限的条件下，

Snf1 激酶复合物会对代谢相关基因的转录过程进

行重新调节，调控替代碳源的代谢[16]。在本研究中，

复合栽培料中 snf1 基因表达显著下调，推测两种栽

培料中碳代谢过程存在差异。棉籽壳处理栽培料

碳源结构相对单一，葡萄糖代谢受限，菌丝通过上

调 snf1 以启动替代碳源代谢通路；而复合栽培料碳

源更丰富，碳胁迫减弱，snf1 表达量随之降低。因

此，在实际栽培过程中可通过优化栽培料碳氮配

比，为菌丝体提供稳定的可利用碳源，减轻菌丝代

谢负担，进而提高毛木耳菌丝转化率与稳产性。在

糙皮侧耳中研究发现，PoSnf1 可通过调控纤维二糖

转运与纤维素酶基因表达影响木质纤维素利用[17]。

此外，在蛹虫草相关研究中，Cmsnf1 除了与碳源利

用相关外，还影响产孢、细胞自噬和氧化胁迫等过

程[18]。

转录因子 Skn7 是一种高度保守的真菌蛋白，

参与多种生物过程，包括氧化应激适应、细胞壁生

物合成、细胞周期和次生代谢等多种生物过程 [19]。

已有研究表明，灵芝中 GlSkn7 调控细胞壁完整性

和灵芝酸生物合成，在缺失株中，细胞壁合成相关

基因显著下调，细胞中 ROS 含量和灵芝酸生物合成

量显著增加[20]；灰盖鬼伞 Skn7 直接调节细胞内抗氧

化酶和漆酶的表达，并且与 bHLH1 转录因子协同

作用，保护其免受氧化应激的影响 [21]；灰霉病菌缺

失 Skn7 ，会提升对离子渗透胁迫、氧化胁迫以及生

物抑制剂的敏感性[22]。本研究结果表明，在复合栽

培料中，转录因子 Skn7 表达下调，说明 Skn7 在毛

木耳适应不同栽培环境过程中发挥作用。单一棉

籽壳基质通常物理化学胁迫性更强，其 pH 偏高、碳

氮比失衡等问题对毛木耳构成一定环境胁迫[23-24]，

复合栽培料透气性、持水性与营养成分更优，氧化

胁迫减弱，Skn7 介导的应激通路表达降低。

lo
g 2

F
C

25

20

15

10

5

0

-5

-10

-15

-20

D
N

42
02

1

D
N

38
32

6

D
N

35
17

D
N

32
10

58

D
N

32
21

63

D
N

31
06

6

刘 格，等：不同栽培料培养下毛木耳转录组分析

··29



中 国 瓜 菜 第39卷试验研究

此外，研究发现，半胱氨酸和蛋氨酸代谢通路

显著富集，这与罗阳兰等[11]的研究结果相似，其研究

显示不同栽培料显著影响毛木耳半胱氨酸和蛋氨

酸代谢物的积累；在羊肚菌的研究中，该通路在营

养不足条件下显著上调，营养丰富时显著下调 [25]。

表明这一通路可能参与毛木耳不同营养环境下的

蛋白质合成。

综上，本研究通过转录组测序分析，明确了毛

木耳在单一棉籽壳单培养料与玉米芯、木屑、棉籽

壳复合料中的差异表达基因及富集通路。研究结

果为解析毛木耳对复合栽培料的适应性代谢机制

提供了重要的分子基础，也为优化毛木耳栽培料配

方、实现优质高产提供了坚实的理论支撑。后续

可对关键差异基因的功能进行验证，结合产量与

农艺性状，进一步明确核心基因在生长发育与品

质形成中的调控通路，完善毛木耳优质高效栽培技

术体系。
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