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　　摘　要:香菇是世界著名食药用真菌之一 ,我国目前香菇产量达世界总产的 80%左右。香菇

产业的蓬勃发展 ,与香菇的遗传育种研究密不可分。现综述了香菇遗传育种研究中涉及到的香

菇数量性状 、遗传多样性及品种鉴定等内容。
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　　在香菇研究中 ,探讨众多数量性状之间的关联性 ,
对于提高育种效率和减少工作量大有裨益;分析香菇
菌株之间的遗传多样性 ,可以在宏观的角度对香菇种
质资源进行科学合理地开发和保护;开展品种鉴定的
研究工作 ,能够有效地推进香菇菌种管理和为育种者
知识产权的保护等方面提供便捷 、科学的理论和方法。
因而 ,在香菇数量性状 、遗传多样性和品种鉴定研究等
方面进行全面系统的综述和分析 ,具有较大的理论和
现实意义。

1　香菇数量性状的研究
香菇的许多性状都属于数量性状 ,性状间有着复

杂的内在联系 。在对香菇有关产量的主要性状 ,平均
菇重 、菇数和鲜菇总产的相关性上 ,发现菇数与鲜菇总
产相关性达极显著水平

[ 1-3]
,但与平均菇重呈现极显著

的负相关
[ 3]
。上述性状需要在出菇之后测量 ,如果能

够将其与菌丝长速或胞外酶活性等易于测定的性状联

系起来 ,将会提高育种效率和降低劳动强度。研究发
现 ,平均鲜重与羧甲基纤维素酶活性 、木聚糖酶活性分
别呈显著和极显著遗传负相关 ,鲜菇总重与 2种菌丝

生长速度呈极显著的遗传正相关。由此可见 ,从较易
获取的菌丝生长速度和酶活性等性状出发 ,可以对香
菇的 2个主要经济性状进行预测

[ 3]
。另外还发现 ,鲜

菇总重与菇数 2个性状 ,和原基期与出菇期 2个性状
存在高度负相关 ,说明原基期 、出菇期愈短 ,也即现原
基和出菇愈早 ,菇数和鲜菇产量便愈多 、愈高。从研究
结果来看 ,这一结论对于香菇育种家选育早产高产的
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Abstract:The authors gave an overview of progress made in researches on Vaccinium uliginosum Linn , sy stematically
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biological characteristics ,planting and breeding ,harvesting and processing ,nutritious and health-protected ingredients ,
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菌株十分有助[ 2] 。通过遗传通径系数分析平均菇重 、
菇数 、菇峰期 3个性状对产量构成的相对重要性 ,发现
这3个性状已包含了与产量有关的主要相关性状 ,另
外平均菇重与菇数对产量均为正效应 ,但菇数所起的
作用相对突出[ 1] 。

性状的遗传率是指一个群体内某种由遗传原因引
起的变异在表型变异中所占的比重 ,现已成为进行选
择育种时的基础数量指标。林芳灿等

[ 4]
研究发现 ,在

香菇几个主要性状中 ,遗传率最高的是菇峰期 ,为
86%,其次为菇柄直径 82%,菌柄长度 72%,单菇鲜重
62%,菌盖直径 51%,鲜菇产量的最低只有 47%,从结
果来看 ,菇峰期和菌柄性状主要由遗传因素决定 ,可以
较好地传递给后代。潘迎捷和伯海英[ 5] 估算了原生质

体再生菌丝杂交后代菌丝生长速度和羧甲基纤维素酶
活性的广义遗传率 ,二者分别是 61.0%和88.8%,这 2

种性状都可以较稳定地遗传到后代中 ,这为定向选育
具有较高纤维素酶活性的香菇新菌种提供了一定的理
论依据。

香菇多个数量性状之间存在着复杂的内在关联
性 ,利用多元统计方法 ,可以把多个性状综合为少数几
个关联性弱的性状群 ,然后从性状群出发进行育种研
究 ,可以提高选择的效果和鉴定的准确性。通过因子
分析 ,可以把 16个主要数量性状分为弱相关的 5个主
因子 ,按照主因子所包含的性状及其所反映的生物学
意义分别命名 ,并按方差贡献大小排列为菇形 、菇柄 、
营养生长 、生殖生长和转色等主因子[ 2] 。主因子内各
性状关联性较强 ,而主因子之间关联性较弱 ,可以据此
对目标性状的选择有针对性地有所侧重。利用主成分
分析法 ,也可以得出类似的结论。林范学等[ 3] 对 110

个香菇杂交菌株的 16个数量性状进行了主成分分析 ,
发现 16个性状可以缩减为 6个主成分 ,按方差贡献率
大小分别命名为单菇 、发育 、产量 、酶活 、原基和转色因
子。从上述研究结果来看 ,菇型因子(或单菇因子)似
乎是香菇众多性状中的主要影响因素 ,对单菇性状选
择的可靠性要高于对产量性状的选择 。

香菇杂交育种目前仍以孢子单核体为材料 ,对单
核体进行配合力分析 ,对于亲本选配 、杂种选择以及单
核体的遗传研究均具有参考价值

[ 6]
。林范学等

[ 7]
分析

了13个性状中各单核体的一般配合力(GCA)和杂交
组合的特殊配合力(SCA)。研究发现 ,GCA较高的单
核体之间的杂交组合的 SCA不见得高 ,但 GCA 低的

单核体之间的杂交组合的 SCA 却很低 ,而高 GCA单

核体与低 GCA 单核体的杂交组合的 SCA 有可能较
高。另外一般配合力较高的单核体的杂交组合在 13

个性状中的平均变异系数较小 ,且从整体上看 ,栽培菌
株苏香的一般配合力高于野生菌株的一般配合力。由
于香菇既能进行有性繁殖以产生丰富的遗传变异 ,又
能进行无性繁殖而固定亲本优良性状的遗传特性 ,因
而各亲本的 GCA值的差异能真实代表菌株的遗传差
异 ,并为杂交育种提供参考。研究中还发现 , GCA 方
差和SCA 方差在不同性状中的大小不一致 ,表明针对

不同的育种目标 ,应分别侧重于GCA或 SCA的效应。
可亲和的 2个单核体杂交能够形成可育的双核

体 ,在某些性状上 ,这 2个单核体与其杂交后代双核体

之间有没有一定的关联性 ,Miyazak[ 8] 从菌丝长速性状
入手对此进行了考察。该研究利用来自同一子实体的
15个孢子单核体与其它具有不同遗传背景的单核体

杂交 ,构成 5个系列的双核体 ,用 Spearman 秩相关分

析法对单核体和双核体菌丝长速进行了分析 ,证实单
核体菌丝长速与其杂交后代双核体没有相关性。单核
体杂交形成双核体后 ,双核体菌丝长速明显快于单核
体 ,肯定存在 2个单倍体的细胞核之间某些互作 ,这种
互作关系看来是十分复杂的 ,还需从多个性状 、大样本
群体以及合适的统计学 、分子生物学方法着手进行深
入的研究。

2　香菇遗传多样性的研究
遗传多样性也称基因多样性 ,是指自然界中每一

个物种或种群的不同个体之间分子水平上存在的差

异
[ 9]
。一个物种遗传多样性越大 ,它对环境的适应能

力越强。
交配型因子是控制香菇单核体亲和与否的重要遗

传标记 ,利用交配型因子分析的方法 ,可以研究香菇遗
传多样性。在日本香菇自然群体中 ,有报道说存在138

个不同的 A因子和 55个不同的 B因子[ 10] ,但另外研
究推测出仅有 40个 A 和 63个 B

[ 11] 。相对而言 ,中国
香菇自然群体中交配型因子有丰富得多 ,经估算存在
121个特异的 A 因子和 151个特异的 B 因子 ,由此形
成的所有遗传性不同的双核体近 1.67 亿种之多[ 12] 。
另外 ,通过对我国野生和栽培香菇交配型因子分析表
明 ,中国栽培菌株交配型因子频率较低 ,相同因子较
多 ,标明栽培菌株中同种异名 、近亲交配等现象的存在
是较为普遍的 ,而野生菌株的交配型因子重复频率要
低的多[ 13-15] 。

分子标记是目前研究香菇遗传多样性的主要工
具 ,国内外不少学者对香菇野生菌株以及栽培菌株的
遗传多样性做了大量的工作 。

RFLP是出现最早 、应用最广泛的 DNA 标记技术
之一 ,具有丰富性 、稳定性 、致密性 、共显性等特点。
Kulkarni首先将 RFLP 技术用于香菇遗传多样性研

究 ,发现7个菌株的遗传相似性在 0.43 ～ 0.9之间 ,而
且单孢分离物中也存在丰富的多样性条带[ 16] 。Molina
等[ 17] 用 RFLP 技术分析 Lentinus spp.和 Lent inula

edodes 等的 rDNA-ITS 区域 ,发现所有的 Lent inula

edodes菌株的限制性图谱相同 ,且与 Lentinus spp.的
有明显的区别 , 结果支持将香菇属 Lentinula 从

Lentinus中分出来而独立成属。李英波等[ 18] 研究了

32个野生和栽培香菇菌株的 RFLP ,发现香菇遗传分
离普遍存在于菌株间 ,限制性 DNA 片段存在着多态
性 。Fukuda等[ 19] 利用 RFLP 分析了采自 1个落木上

的 18个野生香菇菌株 ,发现分属 6个不同交配型基准

株的这 18个菌株来源于至少 4个不同的菌株 ,而且属
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于统一基准株的菌株在落木上不超过 1 m的距离。
由于 RAPD标记具有快速简便 、实验成本低 、可

用引物多和多态性高等特点 ,不少研究者采用该技术。
Chiu等

[ 20]
研究发现 ,中国香菇栽培菌株遗传同质性很

高 ,具有极端狭窄的基因库 ,而从福建相似生境中采集
的3个野生菌株则遗传多样性较高。龚利娟等

[ 21]
通

过 RAPD研究也发现 ,34个中国香菇栽培菌株的遗传
相关性极高 ,表明这些菌株间的遗传背景非常单一。
王子迎等[ 22]采用 RAPD技术分析了 26个安徽野生菌

株和 6个栽培菌株的遗传多样性 ,也证明野生菌株具
有较丰富的遗传多样性 ,而栽培菌株遗传相似性较高。
孙勇

[ 23]
用 RAPD技术分析了具有中国地域代表性的

53个香菇野生菌株的遗传多样性 ,发现中国香菇自然
群体的遗传多样性非常丰富 ,其中横断山脉 、云南高
原 、台湾及华南地区菌株的多样性更为丰富。

AFLP具有高度特异性 ,既克服了 RFLP 技术繁

琐和耗时的缺点 ,又解决了 RAPD等技术可信度低等
问题。卓英等[ 24] 采用 AFLP 技术分析了收集到的 31

个主要香菇栽培菌株的 DNA 多态性 ,可将 31个菌株
可分成 4个类群 ,类群Ⅰ主要由上海农科院食用菌研究
所和福建三明真菌研究所提供的香菇菌种组成 ,类群Ⅱ
全部由收集到的日本栽培品种组成 ,类群Ⅲ由浙江庆
元与福建三明真菌所的菌种组成 ,类群Ⅳ为上海农科
院食用菌所的 7402。Lo 等[ 25] 利用 AFLP 标记将 10

个不同地区的香菇菌株划入 3个遗传类群 ,来自中国
大陆 、台湾和日本的菌株分别位于不同的类群 ,栽培菌
株差异较小 ,可能是杂交所致。Terashima 等[ 26] 通过
对AFLP 标记聚类分析和主协方差矩阵(PCO)分析 ,6
对AFLP 引物可将 13 个菌株可以分为截然不同的 2

类 ,1类包括秋冬出菇的中低温型的椴木栽培品种 ,另
1类包括夏季室外出菇和椴木和木屑栽培品种。另外
研究表明 ,利用 AFLP标记可进行香菇株型分析 ,把50

个菌株分为中低温型和中高温型二大类[ 27] 。
细胞核核糖体内转录间隔区(rDNA ITS)进化速

率较快 ,可以提供较丰富的信息位点。Chiu等[ 28] 通过

对采集自湖北 、陕西 、云南野生菌株的 ITS 序列分析及
前期研究结果 ,发现中国偏远山区野生香菇具有很高
的遗传多样性。Gonzá lez-Rábade等

[ 29]
通过互联网香

菇属 ITS序列数据库构建系统发育树 ,发现香菇属至
少有五大系谱 ,包括日本-香港-朝鲜 、巴西-委内瑞拉-
墨西哥-哥斯达黎加-美国 、巴布亚新几内亚-澳洲 、中
国-俄罗斯 、泰国-尼泊尔-朝鲜 ,其中墨西哥搜集的香菇
属菌株主要分属 2个系谱 ,而中国拥有 3个系谱 ,但来
自中国的菌株遗传多样性很低 。徐学锋等[ 30] 利用 60

个中国野生香菇和 48个其它地区同属的菌株的 ITS

序列数据 ,构建了香菇属内的系统发育树 ,可将 108个

香菇菌株分成了二大支共 7个谱系 ,西半球一支 2个
谱系 ,东半球一支5个谱系 ,中国是惟一的拥有 2个谱

系的国家 ,并且无论是从谱系的数量 、谱系的类型还是
菌株的分布范围上看 ,中国谱系的地位似乎都更为重
要 ,这表明中国(亚洲)是重要的香菇自然群体遗传多

样性中心。对 5个亚洲群体和2个澳洲群体进行综合

分析 ,发现中国西南群体的核苷酸多样度最高 ,其次为
巴 -澳 、西北和泛中南等 3 个群体 ,东部沿海群体
最低。

在香菇多样性研究中采用的还有 ISSR和 SSR等
分子标记 ,都取得了较好的效果[ 31-33] 。通过香菇遗传
多样性研究 ,可以发现 ,中国的香菇存在较高的遗传多
样性 ,并且野生香菇的遗传多样性比栽培菌株高许多 ,
在今后香菇育种及品种改良研究中 ,应注意多引入野
生种质资源以丰富育种材料的遗传多样性。

3　香菇品种(菌株)鉴定
目前 ,通过分子手段鉴定香菇品种已成为一种重

要的方法。RAPD技术由于其简便易行 ,成本较低 ,在
香菇菌株鉴定中应用较多。Zhang 等[ 34] 用 RAPD标

记对15个香菇菌株进分析 ,证明 RAPD标记可用于鉴

别香菇菌种 ,并可用于育种和菌种改良。黄志龙等
[ 35]

发现以S42作为引物进行扩增 ,产生的 RAPD多态性

片段可以有效地鉴别福建省已鉴定的 15个香菇栽培

菌株。鉴于 RAPD技术的可靠性和稳定性差 ,对实验
环境依赖程度较大 ,不少研究者逐渐倾向于利用其它
分子生物学技术对香菇品种进行鉴定[ 36] 。

Kulkarni[ 16] 利用 RFLP 鉴定 7个香菇菌株 ,结果
表明 ,RFLP 用于鉴定香菇菌株较之用同工酶具有更
精确的结果 ,另外 RFLP 用于鉴定菌株间的杂交后代 ,
可以很好地区分杂交子 RFLP 谱带与亲本 RFLP 谱带

的遗传关系。Terashima 等[ 37] 研究发现 ,干香菇菌褶
DNA的 AFLP多态性和菌丝体 DNA的 AFLP 多态性
几乎完全一致 ,从而为鉴定香菇品种提供了又一简便
可靠地方法。

郑海松等
[ 38]
对中国 7个主要香菇栽培品种的

25srRNA基因中的 D1/D2片段进行了 DNA序列测定
并分析同源性 ,发现所测定的 7个香菇栽培品种之间

的亲缘关系非常近 ,同源性很高 ,通过聚类可将这 7个
品种分为 2类 ,即苏香 、939和 9311为一类 ,26 、申 10 、
135和 7402为一类。Saito等[ 39] 利用 rDNA基因区间

IGS1和 IGS2对 16个香菇商品菌株的分析也表明 ,每
个菌株都分别有独特的 IGS1和 IGS2内部次级重复区
SR1和 SR2 ,通过对香菇 SR1和 SR2做 PCR扩增 ,可
以将不同菌株明确区分开来 。

吴学谦等
[ 40]
建立了一套基于将特异性 RAPD标

记转化为 SCAR标记的菌株鉴定技术 ,可以在 1 d时

间内准确鉴定出香菇菌株 162和申香 10号菌株的真

伪 ,表明SCAR标记可用于食用菌种质资源保护利用 、
品种分类与鉴定和假种辨别。宋春艳[ 41] 等在 RAPD

扩增的基础上获得了 1个香菇段木栽培品种 135菌株

的 SCAR标记 ,并利用该标记对 163个香菇菌株上进

行检测 ,鉴定出 9个都含有135 SCAR标记的菌株。Li
等[ 42]也根据 RAPD标记设计了 3对特异 SCAR引物 ,
通过复合 PCR扩增 ,可以将商业菌株 Cr02与其它 22

个供试菌株完全区分开来。
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对香菇品种的鉴定 ,也可结合几种标记技术组合
进行。应正河

[ 43]
采用 RAPD 、SRAP和 ISSR等分子标

记分别对 40个香菇栽培种进行聚类分析 ,发现 ISSR

标记的稳定性和重复性最好 , RAPD标记最差 ,综合这
3种分子标记的分析 ,可以更容易地区分 40个多态性

较低的香菇栽培种 ,发现其中的Cr66与 L66 、申香 4号
与Cr33 、武香与苏香等 3对菌株可能为同种异名的菌

株。张瑞颖等[ 44] 利用酯酶同工酶 、RAPD、IGS1 和
IGS2等 4种方法鉴别 2个野生香菇菌株和 19个栽培

香菇菌株 ,发现 4种鉴别方法中 RAPD的分辨率最高 ,
与这 4种鉴别方法的综合分析结果相同。

4　讨论
香菇育种研究最终会归结到对各个性状尤其是经

济性状的研究 ,因此对其各个性状进行研究非常重要。
然而 ,由于香菇的一些性状不像高等作物的那样易于
分辨和测定 ,再加上香菇具有一次种植多次收获的特
点 ,对香菇数量性状的研究不易进行 ,目前还属于起步
阶段 ,研究方法也多参照对高等作物的研究 ,还没有建
立起得到公认适合的研究体系 。对数量性状进行研
究 ,需要大量和详实的数据 ,工作量和劳动强度相对较
大 ,周期较长 ,不易出成果 ,令不少研究者有意回避或
望而却步 ,再加其它原因 ,使得在香菇数量性状研究方
面缺乏人力和才力支撑。

目前香菇育种基本上还是以杂交育种为主 ,2个
可亲和的单核体配对杂交 ,可形成具有出菇能力的双
核体杂交后代。因此 ,对香菇数量性状的研究 ,既涉及
到杂交后代的有关性状 ,也涉及到杂交亲本单核体的
有关性状 ,还涉及到获取单核体的直接亲本(可称为杂
交亲本双核体)的有关性状。故而 ,1个性状从杂交亲
本双核体到杂交亲本单核体再到杂交后代 ,该性状是
如何传递的 ,遗传率有多大 ,与其它性状产生什么样和
多大的关联性 ,是比较复杂和不易着手研究的。但是 ,
也正是由于香菇(包括其它大型真菌)具有如此特点 ,
其遗传体系和特点在遗传学范畴内独树一帜 ,对其数
量性状的研究既具有较高的理论意义 ,也具有较强的
实用价值。

从对香菇遗传多样性的研究来看 ,我国香菇栽培
菌株遗传背景狭窄 ,而野生菌株遗传背景非常丰富 ,这
需要研究者在香菇育种研究中不断地引进野生香菇基

因资源 ,育出更多适应性强的优质品种。但是 ,由于我
国香菇栽培面积过大 ,栽培菌株的孢子随处散播 ,采集
野生菌株已是难上加难。因此 ,对香菇野生种质资源
的合理开发和保护 ,具有极大的理论和现实意义。在
这些方面 ,首先需要对野生香菇进行科学的保藏或保
护 ,再就是对野生菌株进行生物学特点 、遗传特点和生
产性能等的全方位研究 ,建立相应的数据库 ,以便于其
后的香菇育种研究。

我国是香菇生产和出口大国 ,对香菇进行品种鉴
定方面的研究 ,既是为了保护国内育种者的知识产权 ,
也是为了避免在国际上因产权问题而产生的摩擦和损

失 。虽然我国已于2006年颁布了《食用菌菌种管理办
法》 ,但该办法是以菌种生产管理为主 ,很少涉及品种
的知识产权保护内容。目前 ,已有学者提出食用菌品
种的DUS(即特异性 Distinctness、一致性 Uniformity

和稳定性 Stabili ty)测试方法[ 45-46] ,相信我国食用菌的
知识产权保工作将逐渐展开和深入。在 DUS测试中 ,
品种的鉴定是基本内容 ,这就需要建立我国香菇栽培
品种的信息库 ,内容包括菌株的生物学特性 、生产性能
和 DNA 指纹图谱

[ 47]
。其中 ,找到 DNA指纹图谱中特

异的标记最为关键 ,可以在遗传上区别菌株的真伪。
前已述及 ,香菇品种鉴定中所用的 DNA 标记有很多 ,
各种标记也各有优点。然而 ,在作物中广泛用于品种
鉴定的另外一种分子标记 SSR标记 ,尚未真正用于香
菇的品种鉴定 ,相关文献很少

[ 32-33]
。鉴于该标记具有

稳定性好 、多态性高 、易于操作等特点 ,并且在不少作
物中已经开发了用于品种鉴定的 SSR引物及相应的
测定程序 ,应当在包括香菇在内的食用菌品种鉴定和
知识产权保护方面开展类似的研究。
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Research Review on the Quantitative Traits ,Genetic Diversity and
Cultivars Identification in Lentinula edodes

LIN Fan-xue1 , XU Xue-feng2 , ZH U Jiu-bin1 , LIANG Bao-dong1 , ZHAO Qiang1

(1.Department of Life Science and Engineering , Jining University , Qufu , Shandong 273155 , China;2.Colleg e of Food Science , South China
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Abstract:Lentinula edodes is one of the famous edible and medical fungi in the w orld , and its production in China
reach about 80% of the total world output.The vigorous development of this mushroom is due to its genetic and

breeding ,which involves the quantitative t rai ts , the genetic diversity and cultivars identification.This paper review ed
and discussed the aforementioned issues.
Key words:Lentinula edodes;quantitative t rait s;genetic diversity;cultivars identification;review
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