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拟南芥中根瘤共生基因线路的搭建及其表达分析
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摘要　为研究共生信号途径相关基因在非宿主植物中的表达情况,通过生物技术及合成生物学方法,将１０
个能在拟南芥根中表达的启动子和１０个百脉根共生信号传递的关键基因分别构建２个多基因表达载体,即

pUNS６(含６个基因)和pDNS４(含４个基因).结果表明:利用毛根转化互补相应豆科植物的突变体,都能恢复

突变体的结瘤功能,说明克隆的目的基因都具有生物学功能;通过根癌农杆菌介导的花序侵染,将pUNS６和

pDNS４分别转入拟南芥中,对阳性植株分离和鉴定,在转基因 T０、T１、T２代植株中都鉴定到目的基因,表明多个

共生基因稳定存在于拟南芥基因组上;利用 RTＧPCR在阳性转基因植株根中都能检测到 mRNA 水平的基因

表达.
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　　豆科植物与根瘤菌的共生固氮是一个高效且经

济的过程,在粮食及饲料作物生产方面有着重要的

意义[１].这种共生系统是在豆科植物与根瘤菌基于

其共生基因的交叉调控下建立的,这也解释了根瘤

菌具有宿主专一性、只能与豆科植物进行共生作用

的原因[２].随着对豆科模式植物百脉根(LotusjaＧ
ponicus)及苜蓿(Medicagotruncatula)研究的开

展,已经发现了一系列的共生相关基因[３Ｇ１３],其共生

机制得到进一步揭示.百脉根的遗传研究表明,这
个共生信号通路大约由１０个关键基因组成,这些基

因几乎是触发所有共生反应所必需的,其相应的突

变体不能与根瘤菌建立共生关系,表明这些基因主

要参与共生信号传导.首先,受体激酶 NFR１和

NFR５感知根瘤菌分泌的结瘤因子(Nodfactor)后
被 激 活[３Ｇ４],并 将 信 号 传 递 给 共 生 受 体 激 酶

SymRK[５Ｇ６],这些激酶形成复合体,将信号继续向下

游传递,其中包括离子通道蛋白POLLUX[７].依赖

Ca２＋ 和钙调素的蛋白激酶CCaMK可以识别并解码

结瘤信号转导中的钙离子信号[８],CCaMK 与核内

的CYCLOPS(磷酸化底物)形成复合物[９],并将信

号传递给下游的特异性转录因子,包括结瘤信号途

径蛋白 NSP１和 NSP２[１０Ｇ１１],最后到达结瘤起始基

因NIN[１２],形成具有固氮功能的根瘤.另外,细胞

分裂素受体LHK１也参与到共生途径中[１３Ｇ１４],其突

变体植株在接种根瘤菌后出现超侵入线表型[１５].
本研究将这１０个关键共生基因通过根癌农杆菌介

导的花序侵染导入拟南芥中,旨在构建一条与根瘤

菌形成共生的信号通路,为非豆科植物Ｇ根瘤菌共生

的研究提供理论基础.

1　材料与方法

1.1　材　料

百脉根 (L．japonicus)MG２０、Gifu及其突变

体(nfr１、nfr５、symrk、hit１、nsp２、ccamk、cyclops、

nin)种子、蒺藜苜蓿(M．truncatula)A１７及其突变体

(dmi１、nsp１)种子、拟南芥col种子为笔者所在实验

室保存.pYL３２２Ｇd１、pYL３２２Ｇd２、pYLTAC３８０DTH
由华中农业大学生命科学技术学院林拥军教授惠

赠;发根农杆菌 LBA１３３４/MSU４４０、根癌农杆 菌

EHA１０５、大肠杆菌 DH１０B来自笔者所在实验室,
根瘤菌 Mesorhizobiumloti MAFF３０３０９９/pHC６０/

pMP２１１２由笔者改造.
1.2　载体的构建

通过PCR扩增从百脉根cDNA 和拟南芥基因
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组中获得目的基因片段及启动子片段,利用同源重

组[１６]构建到多基因表达载体中.
1.3　拟南芥的种植栽培

拟南芥种子用无水乙醇处理５min,无菌单蒸

水洗４~５次,再用２％的次氯酸钠溶液(为防止沾

壁,可加入０．１％ TritonXＧ１００)处理５min,然后用

无菌单蒸水洗５~６次,最后留部分水浸没种子,将
种子放入４℃冰箱,放置２d左右.

１)在土壤中培养.将处理好的种子撒在基质

(V蛭石 ∶V珍珠岩 ∶V营养土 ＝１∶１∶１)土壤上,种子间

隔约３cm,置于光周期为１６h/８h(光照/黑暗)和
温度为２３~２５℃光照室中培养,生长期间及时浇水

并适当浇灌１/２MS营养液,待植株开花时(约１０
cm 高)用剪刀切去复叶以上的主花轴,以促进次生

花轴生长.

２)在方皿中无菌培养.将处理好的种子在超净

工作台中用１mL移液器打入含 MS培养基(０．８％
琼脂、９％蔗糖,m/V)的平皿中,利用水的流动使种

子均匀分布,吸出多余的水分,将培养皿置于光周期

为１６h/８h(光照/黑暗)和温度为２３~２５℃的培养

箱中培养.
1.4　发根农杆菌介导的毛根转化互补

百脉根与苜蓿的毛根转化方法分别参照文献

[１７Ｇ１８],得到的转化植株移栽至蛭石 ＋ 珍珠岩

(V蛭石 ∶V珍珠岩 ＝１∶１)的混合基质中,４~５d后接

种带pHC６０质粒的根瘤菌,２１d后观察共生表型.
1.5　根癌农杆菌介导的花序侵染

将目 的 质 粒 利 用 电 转 化 转 入 发 根 农 杆 菌

EHA１０５感受态细胞中,鉴定正确后接种于３mL
TY培养液(含抗生素),培养１２h后,按１/１００转接

到含抗生素的新鲜 TY培养基,待D６００＝０．８时,离
心收集菌体,用渗透培养基(０．０５％ SilwetLＧ７７＋
５％蔗糖)等体积重悬菌体,即为转化液.将剪去已

开放花朵和果荚的拟南芥倒插入转化液中,６０s后

取出,晾干后用塑料袋套住并封口(以保持湿度),侧
放在培养室中过夜,次日去掉塑料袋,正常培养,７d
后重复转化１次(可以提高转化效率),约３０d收集

种子,３７℃干燥１周后放入种子箱中保存.
1.6　转基因植株的筛选与纯合体鉴定

１)T０代阳性植株的筛选.花序浸染后直接获

得的种子即为 T０代,拟南芥转化植株约１个月后种

子成熟,即可收集 T０代种子.种子处理、萌发后移

至含有５０mg/L潮霉素的 MS固体培养基上,置于

光照培养箱中培养１０d,阳性植株长出真叶且根系

发达;野生型植株萌发则相对矮小,且根系较短.将

阳性植株移种入拟南芥营养土中,每隔３d浇１次

１/２MS液体营养液.

２)纯合体植株的筛选.收取 T０代阳性植株种

子,３７℃干燥１周.种子处理后播种于营养土中,
为保证至少有１６粒种子成苗,可适当多播种子,长
出的植株即为 T１代.鉴定 T１代植株,拔去非阳性

植株,余下阳性植株分别收取种子.选取适量 T１代

种子(来自４株 T１代阳性植株),分别播种,至少１６
粒成苗,即 T２代.鉴定 T２代植株,留下阳性植株,
分别收取种子.重复上述步骤,直至成苗的１６株全

为阳性植株,即可认为是纯合体.收取纯合体种子,
置于种子箱中保存备用.

2　结果与分析

2.1　拟南芥根中特异性表达启动子的克隆

为了防止单一启动子引起基因沉默现象发生,
采取不同基因由不同启动子来启动表达的策略,根
据已有的研究,选取了AtPT１、AtPT２、AtARSK１、

AtPYK１０、At３g２５８２０、AtPIP５K３、AtPGP４、

AtKC１、AtLHT６和AtNIP２Ｇ１等１０个在根中特

异性高表达的启动子,分别设计引物并通过PCR从

拟南芥基因组中扩增出以上１０个启动子序列条带,
条带大小与已知的相符(图１).切割条带进行胶回

收后构建到pEASYＧBlunt３上,经测序正确后备用.

　M:DNA标准;１~１０泳道分别为AtPT１、AtPT２、AtARSK１、

AtPYK１０、At３g２５８２０、AtPIP５K３、AtNIP２Ｇ１、AtLHT６、AtＧ

PGP４、AtKC１扩增片段.M:DNA marker．Thelanes１Ｇ１０were

thePCRfragmentsofAtPT１,AtPT２,AtARSK１,AtPYK１０,

At３g２５８２０,AtPIP５K３,AtNIP２Ｇ１,AtLHT６,AtPGP４,AtKC１．

图１　启动子的PCR扩增

Fig．１　PCRamplificationofpromoters
2.2　多基因表达载体的构建

利用设计引物和融合PCR技术,将分别编码百

脉根结瘤因子受体激酶NFR１、NFR５,共生受体激

酶SymRK,依赖钙和钙调素蛋白激酶CCaMK,组
氨酸蛋白激酶LHK１,离子通道蛋白POLLUX,转
录因子CYCLOPS、NSP１、NSP２、NIN 等１０个基

９２
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因,分别与不同拟南芥启动子及不同蛋白标签融合,
构建成单个基因表达单元.通过同源重组的方法,
将这些单个基因表达单元分别构建成２个多基因表

达载 体,并 命 名 为 pUNS６(upＧstream nodulation
signaling)和pDNS４(downＧstreamnodulationsigＧ
naling).其中pUNS６含有结瘤信号上游的６个基

因(图２A),pDNS４含有结瘤信号下游的４个基因

(图２B),同时在２个多基因表达载体上分别加入了

１个启始结瘤的报告基因(NINpro、Cherry),以检

测结瘤信号是否被启动.２个多基因表达载体经

PCR验证,检测到每个表达单元各自的条带(图

２C、D),通过全序列测序,确定了各基因在多基因表

达载体中的位置(图２A、B).
2.3　共生基因毛根转化功能互补分析

为了验证基因所带的标签对其行使生物学功能

是否有影响,分别构建了pCAMBIA１３０１Ｇ３５SＧgeneＧ
tag载体,利用相对应的突变体植株进行毛根转化

互补.基因功能互补实验结果表眀,融合了不同标

签的单个基因表达载体均能恢复其相应突变体的结

瘤功能(图３),启始结瘤基因LjNIN 互补突变体后

恢复了侵入线的形成,表明构建在载体中的基因所

带的标签对其生物学功能没有影响.

　A:pUNS６载体结构示意图;B:pDNS４载体结构示意图;C:pUNS６载体中目的片段的PCR验证;M:DNA标准;１~１２泳道分别为

AtPT１、NFR１、AtPT２、NFR５、AtARSK１、SYMRK、AtPYK１０、POLLUX、At３g２５８２０、CCaMK、AtPIP５K３、CYCLOPS;D:pDNS４
载体中目的片段的PCR验证;M:DNA标准;１~１０泳道分别为AtLHT６、NSP１、AtNIP２Ｇ１、NSP２、AtPGP４、NIN、AtKC１、LHK１、

NINpro、Cherry.A:SchematicrepresentationofpUNS６vector;B:SchematicrepresentationofpDNS４vector．C:PCRofthetarget

fragmentsinpUNS６vector．M:DNA marker．Lanes１Ｇ１２ werethePCRfragmentsofAtPT１,NFR１,AtPT２,NFR５,AtARSK１,

SYMRK,AtPYK１０,POLLUX,At３g２５８２０,CCaMK,AtPIP５K３,CYCLOPS．D:PCRofthetargetfragmentsinpDNS４vector．M:DNA

marker．Lanes１Ｇ１０werethePCRfragmentsofAtLHT６,NSP１,AtNIP２Ｇ１,NSP２,AtPGP４,NIN,AtKC１,LHK１,NINpro,Cherry．

图２　多基因表达载体的构建

Fig．２　ConstructionofmultiＧgenesexpressionvectors

　毛根转化互补植株接种 GFP标记的根瘤菌３周后,在可见光和荧光体式显微镜下观察互补植株结瘤表型,在荧光显微镜下观察到

的绿色荧光根瘤是由接种的根瘤菌所致.ThenodulationphenotypesofcomplementplantsthreeweeksafterinoculationrhizobialaＧ

beledwithGFPwereobservedunderlightandfluorescencemicroscopes．

图３　毛根转化互补验证

Fig．３　Complementbyhairyroottransformation

０３
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2.4　拟南芥稳定转化阳性植株的获得及目的基因

稳定遗传的鉴定

　　 通 过 农 杆 菌 介 导 的 拟 南 芥 花 序 侵 染 法,将

pUNS６与pDNS４表达载体分别导入拟南芥中.经

过筛 选 与 鉴 定,得 到 pUNS６ 转 化 植 株 ２ 株,

pDUNS４转化植株１５株.转基因植株经继代培育

和分离后,获得pUNS６的 T２代转基因纯合体植株

和pDNS４的 T１代转基因杂合体植株.为了确定目

的基因在转基因植株中是否能够稳定遗传,选取

pUNS６与pDUNS４转基因植株中的各一个株系,抽
提T０、T１和 T２代转基因植株基因组 DNA 并进行

PCR鉴定(图４).结果表明:转基因植株中的目的基

因都存在,可以在稳定转化的阳性植株中稳定遗传.
2.5　拟南芥稳定转化植株中目的基因的表达分析

为了证实目的基因在转基因植株中的表达,以

pUNS６与pDUNS４转基因植株的根为材料,分别

抽提总RNA 并反转录cDNA,以各基因的上下游

引物进行PCR验证;另外,用Cherry 的上游引物与

polyA 的下游引物来排除cDNA 中可能存在的植

物基因组 DNA 带来的干扰.结果显示:CherryＧ
polyA 泳道没有条带,表明反转录得到的cDNA 中

不含基因组DNA(图５);转基因植株的cDNA中都

检测出每个目的基因的条带,证明了转入植株中的

目的基因在RNA水平上都有表达.

　A:pUNS６转基因植株中目的基因的 PCR 鉴定;M:DL２０００标准;１~７泳道分别为 NFR１、NFR５、SymRK、POLLUX、CCaMK、

CYCLOPS、Cherry.B:pDUNS４转基因植株中目的基因的PCR鉴定;M:DL２０００marker;泳道１~５分别为 NIN、LHK１、NSP１、

NSP２、Cherry.A:IdentifythegenesintransgenicplantsofpUNS６byPCR．M:DL２０００marker．Lanes１Ｇ５werethePCRfragmentsof

NFR１,NFR５,SymRK,POLLUX,CCaMK,CYCLOPS,Cherry．B:IdentifythegenesintransgenicplantsofpDUNS４byPCR．

M:DL２０００marker．Lanes１Ｇ５werethePCRfragmentsofNIN,LHK１,NSP１,NSP２,Cherry．

图４　转基因植株中目的基因鉴定

Fig．４　Identificationoftargetgenesintransgenicplants

　A:在pUNS６转基因植株中目的基因表达检测.M:DNA marker;１、３、５、７、９、１１泳道分别为 NFR１、NFR５、SymRK、POLLUX、

CCaMK、CYCLOPS;２、４、６、８、１０、１２泳道分别以水为模板的阴性对照;１３泳道为CherryＧpolyA.B:在pDUNS４转基因植株中目的

基因表达检测.M:DNAmarker;１Ｇ５泳道分别为NIN、LHK１、NSP１、NSP２、Cherry;６泳道为CherryＧpolyA.A:DetectionoftarＧ

getgenesexpressioninpUNS６transgenicplantsbyRTＧPCR．Thelanes１,３,５,７,９,１１werethePCRfragmentsofNFR１,NFR５,

SymRK,POLLUX,CCaMK,CYCLOPSrespectively,andlanes２,４,６,８,１０,１２werenegativecontrolwithwater．M:DNA marker．B:

DetectionoftargetgenesexpressioninpDUNS４transgenicplantsbyRTＧPCR．Thelanes１Ｇ５werethePCRfragmentsofNIN,LHK１,

NSP１,NSP２,Cherryrespectively．M:DNAmarker．Thelane１３inpUNS６andlane６inpDUNS４wereCherryＧpolyA．

图５　RTＧPCR检测转基因植株中目的基因表达

Fig．５　DetectionoftargetgeneexpressionintransgenicplantsbyRTＧPCR
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3　讨　论

利用生物工程技术将豆科共生基因导入非豆科

植物中,搭建一条与根瘤菌共生的途径,使非豆科植

物具有共生固氮的功能是生物固氮领域研究的重要

课题[１９Ｇ２２].拟南芥是目前世界上研究最深入、最广

泛的模式植物.然而,拟南芥既不具备与根瘤菌共

生结瘤的功能,也不具备与丛枝真菌(AMF)形成菌

根的功能(已知８０％以上陆生植物能与 AMF 共

生).本研究选择拟南芥作为研究材料是基于以下

两点:其一,考虑到避免内源共生基因可能对外源共

生基因线路的干扰和影响;其二,选择拟南芥根特异

性表达的不同启动子,是为避免外源共生基因的表

达影响植株地上部分的生长和发育.有研究表明,
在转多个基因的植株中同一启动子会导致基因缺

失、重组及沉默[２３].本研究将豆科植物百脉根结瘤

因子信号途径中１０个关键基因,分别构建成２个多

基因表达载体并分别导入非豆科植物拟南芥中,经
分离和鉴定后分别得到了２个载体稳定表达的纯合

体转化植株.虽还未得到一个完整共生通路的转基

因植株,但后期可以通过pUNS６与pDUNS４转基

因植株杂交来完成.此外,本研究使用的是双元表

达载体,在完成筛选后,筛选基因被删除,避免了筛

选基因转移到细菌造成的危害问题,并且可以继续

将其他共生基因导入转基因植株中,为在拟南芥中

搭建一条共生基因线路提供材料.

参 考 文 献

[１]　STEFFEN W,RICHARDSONK,ROCKSTROMJ,etal．PlanＧ

etaryboundaries:guidinghumandevelopmentonachanging

planet[J]．Science,２０１５,３４７(６２２３)．DOI:１０．１１２６/science．

１２５９８５５．
[２]　VENKATESHWARAN M,VOLKENINGJD,SUSSMAN M

R,etal．Symbiosisandthesocialnetworkofhigherplants[J]．

CurrOpinPlantBiol,２０１３,１６(１):１１８Ｇ１２７．
[３]　LIMPENSE,FRANKENC,SMITP,etal．LysmdomainreＧ

ceptorkinasesregulatingrhizobialNodfactorＧinducedinfection
[J]．Science,２００３,３０２(５６４５):６３０Ｇ６３３．

[４]　RADUTOIUS,MADSENLH,MADSENEB,etal．PlantrecＧ

ognitionofsymbioticbacteriarequirestwoLysMreceptorＧlike

kinases[J]．Nature,２００３,４２５(６９５８):５８５Ｇ５９２．
[５]　STRACKES,KISTNERC,YOSHIDAS,etal．AplantrecepＧ

torＧlikekinaserequiredforbothbacterialandfungalsymbiosis
[J]．Nature,２００２,４１７(６８９２):９５９Ｇ９６２．

[６]　HOLSTERS M．SYMRK,anenigmaticreceptorguardingand

guidingmicrobialendosymbioseswithplantroots[J]．ProcNatl

AcadSciUSA,２００８,１０５(１２):４５３７Ｇ４５３８．
[７]　IMAIZUMIＧANRAKU H,TAKEDAN,CHARPENTIER M,

etal．Plastidproteinscrucialforsymbioticfungalandbacterial

entryintoplantroots[J]．Nature,２００５,４３３(７０２５):５２７Ｇ５３１．
[８]　HAYASHIT,BANBA M,SHIMODAY,etal．AdominantfuncＧ

tionofCCaMKinintracellularaccommodationofbacterialandfunＧ

galendosymbionts[J]．Plantjournal,２０１０,６３(１):１４１Ｇ１５４．
[９]　SINGHS,KATZER K,LAMBERTJ,etal．Cyclops,aDNAＧbindＧ

ingtranscriptionalactivator,orchestratessymbioticrootnoduledeＧ

velopment[J]．Cellhost& microbe,２０１４,１５(２):１３９Ｇ１５２．
[１０]FRUGIERF,KOSUTAS,MURRAYJD,etal．Cytokinin:seＧ

cretagentofsymbiosis[J]．Trendsinplantscience,２００８,１３
(３):１１５Ｇ１２０．

[１１]HAYASHIT,SHIMODAY,SATOS,etal．Rhizobialinfection

doesnotrequirecorticalexpressionofupstreamcommonsymＧ

biosisgenesresponsiblefortheinductionofCa２＋spiking[J]．

Plantjournal,２０１４,７７(１):１４６Ｇ１５９．
[１２]SUZAKIT,YANOK,ITOM,etal．PositiveandnegativereguＧ

lationofcorticalcelldivisionduringrootnoduledevelopmentin

LotusJaponicusisaccompaniedbyauxinresponse[J]．DevelopＧ

ment,２０１２,１３９(２１):３９９７Ｇ４００６．
[１３]CKURSHUMOVA W,BERLETH T．OvercomingrecalciＧ

tranceＧauxinresponsefactorfunctionsinplantregeneration
[J]．Plantsignalingbehavior,２０１５,１０(７):e９９３２９３．

[１４]张恒,尹珺,张晴,等．百脉根组氨酸蛋白激酶 LHK１的表达及

活性鉴定[J]．华中农业大学学报,２０１７,３６(２):５９Ｇ６３．
[１５]MURRAYJD,KARASBJ,SATOS,etal．AcytokininpercepＧ

tionmutantcolonizedbyRhizobiumintheabsenceofnodule

organogenesis[J]．Science,２００７,３１５(５８０８):１０１Ｇ１０４．
[１６]李豪,梅江鹏,张忠明．豆科共生关键基因表达载体的构建及其

功能互补分析[J]．中国科技论文,２０１６,１１(２４):２８０６Ｇ２８１０．
[１７]STOUGAARDJ,UDVARDIM,PARNISKE M,etal．Lotus

japonicus handbook[M]．Dordrecht:Springer Netherlands,

２００５:２６１Ｇ２７７．
[１８]KUSTERHBA,SAMACD,etal．MedicagotruncatulahandＧ

book[M/OL]//MATHESIUSU,JOURNETEP,SUMNER

L W．Transcriptomics．Ardmore:Noble Research Institute,

LLC,２００６．http://www．noble．org/MedicagoHandbook/．
[１９]OLDROYDGED,DIXONR．Biotechnologicalsolutionstothe

nitrogenproblem[J]．Currentopinioninbiotechnology,２０１４,

２６:１９Ｇ２４．
[２０]CHARPENTIER M,OLDROYDG．HowclosearewetonitroＧ

genＧfixingcereals? [J]．Currentopininonin plantbiology,

２０１０,１３(５):５５６Ｇ５６４．
[２１]ROGERSC,OLDROYDGED．Syntheticbiologyapproaches

toengineeringthenitrogensymbiosisincereals[J]．Journalof

experimentalbotany,２０１４,６５(８):１９３９Ｇ１９４６．
[２２]李文清,曹文刚,李豪,等．百脉根４个共生基因在水稻中的共

２３



　第２期 梅江鹏 等:拟南芥中根瘤共生基因线路的搭建及其表达分析 　

表达及其对水稻转录组的影响[J]．华中农业大学学报,２０１７,

３６(４):５５Ｇ６１．
[２３]LINL,LIUYG,XUXP,etal．Efficientlinkingandtransferof

multiplegenesbya multigeneassemblyandtransformation

vectorsystem[J]．ProcNatlAcadSciUSA,２００３,１００(１０):

５９６２Ｇ５９６７．

Constructionandexpressionanalysesofnodulesymbiosis
genesrouteinArabidopsisthaliana

MEIJiangpeng　LIHao　ZHANGZhongming

StateKeyLaboratoryofAgriculturalMicrobiology,LifeSciencesandTechnology
HuazhongAgriculturalUniversity,Wuhan４３００７０,China

Abstract　TenkeygenesinsymbiosissignalingfromLotusjaponicuswerecontrolledundertendifＧ
ferentindividualpromotersexpressedinrootsofArabidopsisthalianawithbiotechnologyandsynthetic
biologyapproaches．Twomultigenesvectors,pUNS６containing６genesandpDNS４containing４genes,

wereconstructedrespectivelytotransform Arabidopsisthaliana．Theresultofcomplementassay
showedthattengenescontrolledinCaMV３５SpromoterwereabletorestoresymbioticfunctionofrelaＧ
tivegenesmutantinleguminousplantswithhairyroottransformation．ThepUNS６andpDNS４were
transformedintoArabidopsiswithAgrobacteriumtumefaciensＧmediatedinflorescenceinfectionrespecＧ
tively．TheresultofidentifyingthetransgenicT０,T１andT２plantsbyPCRandRTＧPCRshowedthat
thoseofforeignsymbioticgeneswerestablyexistedongenomeandwereabletoexpressattheRNAlevＧ
elinArabidopsisthaliana．

Keywords　Lotusjaponicus;Arabidopsisthaliana;symbiosissignalinggenes;inflorescenceinfecＧ
tion
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