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摘  要：【目的】建立一种高效草菇分子标记辅助杂交育种方法，并将其应用于选育低温高产草

菇的单孢杂交中。【方法】通过出菇试验筛选获得高产草菇菌株，与低温出菇菌株 VH3 一同作为

杂交亲本；采用交配型基因分子标记区分草菇单孢子的交配型，并完成杂交配对工作；最后结合

快速筛选耐低温草菇菌种技术与杂交子真实性的鉴定方法，在栽培出菇试验前剔除部分不耐低温

的草菇杂交子。【结果】出菇试验表明，屏优 1 号的生物转化率最高，用作杂交育种的高产亲本

菌株。单孢杂交配对后，最初的 496 株草菇可能杂交菌株经初筛后，只剩余 172 株较耐低温的杂

交菌株，使后期出菇试验的工作量减少了 65%；杂交子出菇试验表明，在 28 °C出菇温度下，VV093

杂交菌株的生物转化率显著高于两个亲本菌株，且农艺性状较好。【结论】建立了一种高效草菇

分子标记辅助杂交育种的方法，包括亲本菌株的筛选、单孢交配型的区分、单孢杂交、杂交子的

鉴定和筛选等，并在低温高产草菇单孢杂交育种中成功应用。 
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Abstract: [Objective] In order to establish an efficient cross breeding method assisted by molecular 
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markers of Volvariella volvacea and apply it to monospore cross breeding for the cold-tolerant and 
high-yield Volvariella volvacea strain. [Methods] In this study, the high-yield strain Pingyou No. 1 
tested by cultivation experiment and the cold-tolerant strain VH3 were chosen as crossing parent 
strains. Then used the molecular marker of mating-type genes in Volvariella volvacea to verify 
mating-type of Volvariella volvacea monospore strain and completed the cross breeding. At last part of 
the cold-intolerant hybrids were eliminated before cultivation experiment using techniques of fast 
screening of the cold-tolerant Volvariella volvacea strain and identification of the hybrid strains. 
[Results] The result of cultivation experiment showed that the strain Pingyou No. 1 got the highest 
biological efficiency, which would be chosen as the high-yield parent strain. The 172 cold-tolerant 
hybrid strains were screened out from the original 496 possible hybrid strains so that the workload of 
cultivation experiment in the late would get a 65% reduction. The result of hybrid strains cultivation 
experiment showed that VV093 got higher biological efficiency than Pingyou No. 1 or VH3 at 28 °C. 
[Conclusion] Establishment of an efficient cross breeding method assisted by molecular markers of 
Volvariella volvacea included selection of parental strains, identification of monospore strains’ 
mating-type genes, monospore cross breeding, screening and identification of possible hybrid strains, 
and it was applied to monospore cross breeding for the cold-tolerant and high-yield Volvariella 
volvacea strain successfully. 

Keywords: Volvariella volvacea, Cross breeding, Molecular markers, Low temperature screening 

草菇[Volvariella volvacea (Bull. ex. Fr.) Sing]又

名稻草菇、中国菇，在分类学上属真菌界(Fungi)，

担子菌门(Basidiomycota)，伞菌纲(Agaricomycetes)，

伞菌目(Agaricales)，光柄菇科(Pluteaceae)、小包脚

菇属(Volvariella)[1]，是一种原产自中国热带与亚热

带地区的栽培食用菌，距今已有 300 多年的栽培历

史[2]。目前草菇广泛种植于中国台湾、福建、湖南、

广东、广西等地，2010 年仅中国大陆的产量就占到

全球草菇总产量的 80%[3]。草菇不仅味道鲜美[4]、

营养丰富[5]，更重要的是草菇作为一种草腐性的食

用真菌，能够利用稻草、麦秸、废棉、蔗渣等农业

废弃物作为生产栽培原料，且其栽培下脚料还可以

被制成有机肥料供农业生产使用[6]，真正实现了农

业固废循环的高效利用。 

近年来草菇相关产业发展迅速，拥有良好的市

场前景，但仍存在诸多问题阻碍了其产业的快速发

展，如生产能耗高(通常需要在 30−32 °C 下出菇)，

生物转化率低(只有 20%左右)，常规冷藏温度(4 °C)

会引起菌丝体发生自溶、子实体也会液化变软(即子

实体表面有液体渗出)，菌种易变异退化等，因此草

菇栽培用种的改良与替代成为学者们十分关注的

研究课题。由于草菇在实际生产中需要高温高湿的

生长环境，因此利用自然环境进行草菇生产主要集

中在高温季节，其他季节则需要对栽培设施进行加

温管理实现草菇生产，这就使得低温高产草菇新菌

株的选育工作显得尤为重要。传统的草菇育种方法

多为人工选择育种，主要借助自然变异进行人为选

择，获得良种的概率较小，且较为费时费力。杂交

育种作为食用菌育种中最重要、最有效的育种方

法，为中国食用菌产业的迅猛发展和跃居世界领先

水平做出了卓越的贡献。但由于草菇被认为是一种

初级同宗结合的真菌，其菌丝细胞多核且无锁状联

合，使得育种者无法从形态上区分同核与异核菌丝

或亲本与杂交种[7]，因此一直以来草菇育种发展非

常缓慢。随着草菇全基因组测序的完成与框架图的

组装[8]，分子标记技术与传统育种方法的结合，将

为草菇新菌株的选育提供一条有效的途径。本研究

拟利用交配型基因作为分子标记，建立一种高效的

草菇杂交育种技术体系，并将其应用到低温高产草

菇新菌株的定向选育中。 

1  材料与方法 

1.1  供试菌株 

屏优 1 号、3560、427-434、Z-V23、A8、泰国
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No. 1、Vb1、泗联草菇 4 号、0229、Z-VH3、VH3、

托 31、大菇托 34、WG、V23、Vn-1、Vn-3，均由

上海市农业科学院食用菌所提供。 

1.2  主要仪器及试剂 

VS-15000CFN Ⅱ高速冷冻离心机、手动移液

器，德国 Eppendorf 公司；HWS12 型电热恒温水浴

锅，上海一恒科学仪器有限公司；ABI 9700 型 PCR

扩增仪，Applied Biosystems 公司；JY600+型电泳

仪，Bio-Rad 公司；EC3 Imaging System 凝胶成像系

统，SYNGENE 公司；琼脂粉，基因科技(上海)有

限公司；酵母浸出粉，北京鼎国生物技术有限公司；

氨苄青霉素、TaKaRa Ex Taq Kit，宝生物工程(大连)

有限公司；D2000 DNA ladder，天根生化科技(北京)

有限公司。 

1.3  供试培养基 

PDA 培养基、PDY 培养基参照文献[9]；栽培

培养基：棉籽壳 95%，生石灰 5%，含水量约 70%，

培养料堆制发酵 3 d，发酵结束后装筐移至室内床架

上，65 °C 巴氏灭菌 8−10 h，冷却至 30 °C 左右备用。 

1.4  实验方法 

1.4.1  草菇育种亲本菌株的筛选：供试草菇菌株共

17 个，每个菌株设 3 个平行，将发酵好的培养料置

于规格为 42 cm×42 cm×9 cm 的培养筐内，每筐装

有 6.5 kg 含水量约为 70%的培养料，按照常规管理

方法进行草菇的栽培出菇试验[10]。统计各个菌株的

产量，并计算生物转化率(子实体鲜重与培养料干重

的百分比)，获得高产菌株亲本。在草菇子实体完全

开伞之前，用孢子收集器采集高产菌株与 VH3 菌株

的孢子备用。 

1.4.2  草菇单孢交配型的鉴定：以高产菌株与 VH3

菌株作为杂交亲本，选取两者已收集好的孢子，采

用平板稀释涂布法分离获得单孢菌株[11]。采用改进

的 CTAB 法[12]提取草菇单孢菌株的全基因组 DNA，

根据草菇 A 因子特异性分子标记设计引物(表 1)，

借助常规 PCR 检验分离到的草菇单孢菌株 A 位点

上的交配型基因类型(高产菌株的单孢定为 A1、A2；

VH3 菌株的单孢定为 A3、A4)，所有 PCR 均设置无

菌双蒸水代替模板作为阴性对照。 

1.4.3  草菇单孢杂交：将两亲本的单孢菌株按照

A1A3、A1A4、A2A3、A2A4 组合配对方式接种于 PDA

平皿上，32 °C 培养至两亲本菌丝交叉生长在一   

起[13]，挑取菌丝交接处及两侧的菌块，转接至 PDA

斜面上，置于 32 °C 培养箱中继续培养 1−2 d，在超

净工作台中肉眼观察，每次挑取尖端菌丝继代培养

2 次，得到可能的草菇杂交菌株。 

1.4.4  低温初筛及可能杂合子的真实性鉴定：按照

陈明杰等[14]的草菇耐低温菌株的快速筛选方法，在

可能杂交菌株的菌丝生长阶段初步筛选出具有耐 

 

表 1  草菇亲本菌株中交配型 A 位点特异分子标记的引物 
Table 1  Primers used for amplification of A loci in parent strains of Volvariella volvacea 

引物名称 

Primers 

引物序列 

Sequences (5′→3′) 

退火温度 

Tm (°C) 

交配型基因 

Mating-type gene 

A1F GCTGGTTTGATGTAAGCAGAGGG 
53 A1 

A1R GTGTTGGAAAGACGCTCTGCTGT 

A2F GGCTTTGAATGGCAATCGCTCCT 
60 A2 

A2R CGTGAAAGGCGTCCAGTTTATGC 

A3F AGGGCATTCCAACCTATTCGCTTTC 
51 A3 

A3R AATGTGAACAGTTTGAGCGGAGT 

A4F GTGGTTGGGATGGAAGGTTGTGA 
55 A4 

A4R CTGTGAGGGTTTGTGGTGGGATA 
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低温特性的可能杂交子。初筛后采用常规 PCR 扩增

交配型基因分子标记，鉴定可能的杂交菌株是否为

真正的杂合子。 

1.4.5  杂交子出菇筛选：按照 A1A3、A1A4、A2A3、

A2A4 交配型组合以及低温筛选中恢复长速比亲本

VH3 表现突出，选取部分杂交子与亲本一起进行

28 °C 的低温出菇试验，以期筛选到低温高产的草

菇新菌株，并对筛选得到的优良新菌株进行子实体

的交配型鉴定。 

2  结果与分析 

2.1  不同草菇菌株的生物转化率 

从表 2 可以看出，17 个草菇菌株的生物转化率

存在较大差异，其中屏优 1 号的生物转化率最高，

达到 21.73%。根据栽培出菇的试验结果，最终选择

高产菌株屏优 1 号作为杂交的亲本菌株之一。 

2.2  亲本单孢交配型统计 

应用平板稀释涂布法，共获得屏优 1 号孢子分

离菌株 27 株，VH3 孢子分离菌株 18 株。单孢菌株

的交配型通过交配型基因特异分子标记进行鉴定

(图 1、2)，其中图 1 显示的是亲本菌株屏优 1 号和

VH3 的交配型基因特异性扩增片段。图 2A 和图 2B

是对 10 株屏优 1 号单孢菌株交配型的鉴定结果，

可知 p1、p4、p7、p8 为 A1 单孢，p2、p3、p9、p10

为 A2 单孢，而 p5、p6 为异核型菌株；同理图 2C

和图 2D 是对 10 株 VH3 单孢菌株交配型的鉴定结 

 

表 2  不同草菇菌株生物转化率 
Table 2  Biological efficiency of different Volvariella volvacea strains 

菌株 

Strains 

生物转化率 

Biological efficiency (%) 

平行 1 

Repetition 1 

平行 2 

Repetition 2 

平行 3 

Repetition 3 

平均值 

Average 

屏优 1 号 Pingyou No. 1 13.80 22.37  29.02  21.73±4.41 a 

3560 2.99 1.95  0.92  1.95±0.60 f 

427-434 3.62 4.62  11.64  6.63±2.52 ef 

Z-V23 13.37 17.34  17.26  15.99±1.31 abc 

A8 11.45  15.53  14.32  13.77±1.21 bcd 

泰国 No. 1 Thailand No. 1 6.81  12.98  13.36  11.05±2.12 cde 

Vb1 17.22  12.10  14.86  14.72±1.48 bcd 

泗联草菇 4 号 Silian No. 4 7.10  5.65  8.37  7.04±0.79 ef 

0229 17.58  21.49  16.68  18.58±1.48 ab 

Z-VH3 9.83  5.77  10.95  8.85±1.57 de 

VH3 5.42  14.63  13.92  11.32±2.96 cde 

托 31 Tuo 31 6.52  8.77  11.43  8.91±1.42 de 

大菇托 34 Dagutuo 34 8.84  9.23  7.98  8.68±0.37 de 

WG 9.87  11.61  10.02  10.50±0.56 cde 

V23 13.70  10.44  14.04  12.73±1.15 bcde 

Vn-1 20.13  14.92  14.03  16.36±1.90 abc 

Vn-3 16.95  9.43  15.75  14.04±2.33 bcd 

注：不同小写字母表示 P=0.05 水平上差异显著. 

Note: Different lower case letters indicate significant differences at P=0.05 level. 
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图 1  4 种草菇交配型基因特异性扩增片段 
Figure 1  Specific DNA bands of four kinds of Volvariella 
volvacea mating-type genes 
注：条带 A1−A4 分别代表 4 种不同的交配型基因扩增片段. 

Note: Bands A1−A4 represent four kinds of mating-type genes 
amplified fragment. 
 

果。最终鉴定得到屏优 1 号的 27 株孢子分离菌株

中含有 23 株同核体单孢菌株(其中 15 株 A1、8 株

A2)，VH3 的 18 株孢子分离菌株全部为同核体单孢

菌株(其中 7 株 A3、11 株 A4)。 

2.3  草菇单孢杂交 

按照 A1A3 (20 组)、A1A4 (95 组)、A2A3 (20 组)、

A2A4 (44 组)配对方式，将屏优 1 号与 VH3 的同核

体单孢菌株接种到 PDA 平皿上，32 °C 下恒温培养，

待两亲本同核体单孢菌丝生长到一起时，挑取菌丝

两侧与交接处的菌块，转接至 PDA 试管斜面上，

32 °C 下继续恒温培养 1−2 d，并继代培养 2 次。在

单孢杂交试验中，共获得单孢杂交配对 179 组，为

了提高每组杂交成功的概率，并依据前人挑取杂交

子的经验[15]，每组挑取菌丝交接处及两侧合计 3 块

菌块而获得可能杂交子，去除生长缓慢的菌株后得

到 496 株可能的杂交子。 

2.4  低温初筛及可能杂合子的真实性鉴定 

将可能的杂交菌株与 VH3 菌株一同放置于

0 °C 进行低温处理。与 VH3 菌株相比，选择恢复

生长速度相同或者较快的菌株作为初步筛选出的

具有耐低温特性的可能杂交子，共获得耐低温特性

优良的可能杂交菌株 235 株(图 3)。 

 

 
 

图 2  草菇单孢菌株交配型鉴定 
Figure 2  Mating-type genes identification in monospore strains of Volvariella volvacea 

注：−：阴性对照；A 和 B 中 1−10 分别为屏优 1 号的单孢菌株 p1−p10；C 和 D 中 1−10 分别为 VH3 的单孢菌株 v1−v10. 

Note: −: Negative control. 1−10 of A and B represent monospore strains p1−p10 of Pingyou No. 1. 1−10 of C and D represent monospore 
strains v1−v10 of VH3. 
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图 3  草菇可能杂交菌株的低温筛选 
Figure 3  Low temperature screening for possible hybrid 
strains of Volvariella volvacea  
注：对照为草菇耐低温菌株 VH3. 

Note: The cold-tolerant strain VH3 as the control strain. 
 
 

可能杂交子经过两次挑取尖端菌丝继代培养

后，尽可能排除了亲本双方菌丝混合生长的情况，

然后利用交配型基因分子标记从分子水平上鉴定

杂合子的真实性，只有当可能杂交菌株同时具有两

亲本的特异性交配型基因分子标记时，才初步判断

其为真正的杂合子，而不能同时具备双亲特异性交

配型分子标记的菌株为非杂交子将被剔除，PCR 结

果表明初筛后的 235 株可能杂交菌株只有 172 株为

真正的杂合子。图 4 所示是利用屏优 1 号的 A1 型

单孢菌株与 VH3 的 A3 型单孢菌株杂交组合后所挑

取的可能杂交子的 PCR 鉴定电泳图，其中 pv2、pv3、

pv4、pv6、pv7、pv8 菌株同时具有两亲本的特异性

交配型基因分子标记，判断其为真实的杂交子；而

pv1 和 pv5 只检测出某一条特异性交配型基因分子

标记条带，判断其为非杂合子。 

2.5  杂交子栽培出菇试验 

选取的 16 个杂交子的栽培出菇相关农艺性状

如表 3 所示。原基出现时间、采收时间以及生物转

化率各不相同，其中杂交子 VV093 的生物转化率最

高，达到 37.47%，与除 VV052 (生物转化率为

31.51%) 之 外 的 其 他 菌 株 ( 包 括 亲 本 菌 株 ) 具 有

P=0.05 水平上的显著性差异。在原基形成时间和采

收时间方面，VV093 和 VV052 均继承了亲本屏优 1

号出原基早、采收时间早的优良性状。图 5 为亲本

菌株和杂交子 VV093、VV051 的子实体照片。由于

亲本屏优 1 号正常的出菇温度为 30−32 °C，在 28 °C

相对低温的出菇温度条件下，其最早形成的子实体

易出现畸形(图 5A)，而亲本 VH3 则具有较好的菇

型，杂交子 VV093 同时继承了亲本屏优 1 号子实体

个头大和 VH3 菇型好的优良性状。杂交子 VV051

原基出现时间和采收时间更接近于 VH3，并且原基

较为密集、单个子实体个头不及屏优 1 号和 VV093；

同时如表 3 所示，VV051 的生物转化率标准误差较

大，说明其平行间生物转化率波动较大。 

 

 
 

图 4  杂交菌株真实性鉴定 
Figure 4  Identification of true hybrid strains of Volvariella volvacea with A1 and A3 mating-type genes  

注：−：阴性对照；1−8 分别为可能杂交菌株 pv1−pv8. 

Note: −: Negative control; 1−8 represent possible hybrid strains pv1−pv8. 
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表 3  不同草菇杂交子的原基形成时间、开始采收时间及生物转化率 
Table 3  Time of primordia initiation, time of first harvest and biological efficiency of different Volvariella volvacea 

hybrid strains 

菌株 

Strains 

交配型基因 

Mating-type gene 

原基出现时间 

Time of primordia initiation (d) 

采收时间 

Time of first harvest (d) 

生物转化率 

Biological efficiency (%) 

屏优 1 号  

Pingyou No. 1 
A1A2 5 8 24.05±3.43 bc 

VH3 A3A4 10 12 15.58±2.54 cdef 

VV001 A2A3 12 14 13.35±0.63 defg 

VV002 A2A3 11 12 12.26±1.73 defg 

VV003 A2A3 12 13 11.55±1.61 efg 

VV006 A2A3 10 12 11.07±0.54 efg 

VV018 A1A4 11 13 12.75±1.85 defg 

VV038 A1A3 12 13 4.27±1.95 g 

VV041 A1A3 9 11 17.67±0.79 cde 

VV043 A1A3 9 11 9.16±1.89 efg 

VV049 A2A4 11 12 6.17±1.91 fg 

VV050 A2A4 11 12 16.06±4.51 cdef 

VV051 A2A4 11 13 22.20±9.74 bcd 

VV052 A2A4 5 9 31.51±2.65 ab 

VV062 A2A4 9 12 10.21±0.55 efg 

VV063 A2A4 8 12 8.81±1.88 efg 

VV093 A1A4 5 8 37.47±2.51 a 

VV097 A1A4 11 13 14.63±0.43 cdefg 

注：不同小写字母表示 P=0.05 水平上差异显著. 

Note: Different lower case letters indicate significant differences at P=0.05 level. 
 

 
 

图 5  草菇亲本菌株及部分杂交菌株子实体照片 
Figure 5  Fruiting bodies of parent and several hybrid strains of Volvariella volvacea 

注：A−D：屏优 1 号、VH3、VV093、VV051 子实体. 

Note: A−D: Fruiting bodies of Pingyou No. 1, VH3, VV093 and VV051. 
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根据杂交子出菇试验结果，选取农艺性状较好

的杂交子 VV051、VV052 及 VV093 的子实体提取

全基因组 DNA，再次采用交配型基因分子标记进行

杂合子真实性鉴定，结果都为真实杂交子。如图 6

所示，提取 VV093 的子实体 DNA，使用相应的

A1/A4 引物进行扩增，再次确认 VV093 为真实的杂

交子。 

3  讨论 

杂交育种作为食用菌育种中的常用方法之一，

其预见性与方向性较好[16]。香菇、杏鲍菇、金针菇

等食用菌能够成为全球商业化生产的食用菌品种，

与杂交育种的成功应用密不可分。研究报道草菇为

初级同宗结合真菌[17]，其菌丝细胞多核且无锁状联

合，因此很难从形态上区分同、异核菌丝或亲本、

杂交种，导致草菇遗传育种研究进展十分缓慢，只

能借助传统的驯化、组织分离、孢子分离等人工选

择方法进行选育[18]。若能将杂交育种方法应用到草

菇育种中，将会极大地推动草菇产业的快速发展。

目前草菇杂交育种的研究工作尚处于探索性阶段，

由于草菇无锁状联合现象，杂交育种的难点在于获

得真实且高效的杂交子鉴定技术。除形态学鉴定的 

 

 
 
图 6  VV093 子实体杂交真实性鉴定 
Figure 6  Identification of true hybrid strains of VV093 
fruiting body 
注：−：阴性对照；1、2 表示两个平行. 

Note: −: Negative control; 1 and 2 represent repetitions. 

探索外，研究者也曾试图利用生化标记来区分杂交

种，如营养缺陷型、同工酶等，但生化标记存在获

得较难、受环境影响较大等缺陷。近年来随着分子

生物学技术在食用菌领域内不断发展与应用，新型

的分子标记不断涌现[19-20]。傅俊生等[21]采用 SRAP

法筛选亲本单孢菌株的遗传差异条带进而将其转

化为 SCAR 标记进行杂种鉴定，这种方法可靠稳定，

但其缺点也较为明显，该方法是针对独立的单孢菌

株亲本建立的，而单孢杂交往往会有很多不同的单

孢亲本组合，不同的单孢菌株存在遗传差异性[22]，

导致了这种杂种鉴定方法较为繁琐。陈剑等[23]成功

利用 RAPD 技术鉴定草菇的杂交后代，该技术利用

亲本的特异性条带在杂交后代中均能出现的现象

来鉴定杂种的真实性，但该方法与傅俊生等的研究

一样，只是针对单一的亲本组合，并不能将其简单

的应用于其他亲本组合，不同的亲本组合需要重新

筛选出特异性条带标记而使得该方法不能被广泛

应用。随着基因组测序技术的日趋成熟，草菇全基

因组测序工作也已完成[8]，使得研究者能够开发更

多有效的分子标记，与传统育种方法相结合后，高

效的分子标记辅助杂交育种技术将成为替代与改

良草菇生产用种的重要育种手段。 

本研究以交配型基因作为分子标记，在建立草

菇分子标记辅助杂交育种技术体系的同时，着重用

于培育低温高产的优良草菇新菌株。与此同时，我

们还采用了一种快速筛选耐低温草菇菌种的方法，

在草菇菌丝生长阶段初步筛选出耐低温的可能杂

交菌株，去除了大量的非目的菌株；再借助交配型

特异分子标记鉴定杂合子真实性，进一步剔除了部

分非杂交菌株。整个实验过程将最初的 496 株草菇

可能杂交菌株，经筛选后只剩余 172 株耐低温的杂

交菌株，在进行低温栽培出菇之前已减少了 65%的

工作量。草菇的遗传模式较为复杂，早期 Zhang   

等[24-25]的研究推断草菇属初级同宗结合真菌。随着

分子生物学的发展，尤其是草菇全基因组序列的获

取[8]，为草菇遗传育种的研究奠定了良好的基础。

在此基础上，傅俊生[26]的研究认为草菇属于二级性
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异宗结合为主的真菌，并指出只有异核体的草菇菌

丝才有可能出菇，单孢能够出菇本身是来自一个异

核担孢子(同宗结合)，而单核体或者同核体的草菇

菌丝需要交配后才可能出菇(异宗结合)。二级性异

宗结合的交配型受到一对不亲和的 A 因子控制，其

子实体担孢子仅存在 2 种交配型，只有 A 因子不同

的 2 个单孢菌丝才能成功交配并且形成可育的草菇

菌株。理论上成功交配的概率应该为 50%，然而复

等位基因的存在将会提高这个概率[27]。本研究选用

的亲本菌株屏优 1 号具有 A1、A2 交配型，VH3 菌

株具有 A3、A4 交配型。采用不同交配型基因作为

分子标记进行单孢杂交与鉴定，在理论上提高了成

功交配并且形成可育草菇菌株的概率。同时从杂交

子栽培出菇试验结果来看，VV051、VV052 及

VV093 都是综合性状表现较好的杂交菌株，尤其是

VV093 具有出菇早、产量高且菇型好的优点。与

RAPD、SCAR 等分子标记相比，本研究所建立的

交配型基因分子标记更具通用性，同时与常规草菇

杂交育种方法[15,28]相比，该技术体系能够有效地提

高成功交配并且获得可育草菇菌株的概率(常规杂

交育种中有较多杂交子不出菇[15])，加上快速筛选耐

低温草菇菌种的方法，在低温栽培出菇前已剔除了

大量非目的菌株，因此应用本技术体系可大幅度提

高草菇杂交育种的工作效率。 
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科技信息摘录 

人体微生物可用于身份识别 

姑且叫它“肠道印章”吧——研究人员发现，人体内的微生物脱氧核糖核酸(DNA)能够用来识别一个人

的身份，当然这里还涉及一些隐私问题。 

研究人员在 5 月 11 日出版的美国《国家科学院院刊》上报告了这一研究成果。这一发现意味着它能

够在一项匿名的有关人体微生物组的研究中鉴别参与者，并揭示一个人的健康、饮食或种族的详细信息。 

近些年来，微生物组对人类健康和行为的影响逐渐成为热点研究领域。来自人类微生物组研究的数据

最终往往会储存于公共数据库中，但尚不清楚这些微生物组是否能够被用来永久识别这些个体。 

这项研究的第一作者、哈佛大学生物学家 Eric A. Franzosa 和同事开发出一种电脑算法，为美国“人类

微生物组计划”招募的 120 人建立粪便、唾液和皮肤等样本的微生物个人识别码，即所谓微生物“指纹”，并

将其与跟踪随访中获得的样本及另外一组志愿者的样本进行比较。结果发现，每个人都拥有独特的微生物

“指纹”，而且大部分人的微生物“指纹”在为期一年的调查期间保持稳定。 

研究人员发现，粪便样本的微生物“指纹”尤其可靠，即便时间过去一年，仍能正确识别约 80%的志愿

者，这显示肠道微生物组比较稳定。皮肤样本则较不可靠，时隔一年后只能正确识别约三分之一人的身份。 

Franzosa 在一份声明中说：“把人类 DNA 样本与人类 DNA‘指纹’数据库进行关联，是法医鉴定遗传学

的基础。我们的研究显示，无需人类 DNA，利用人体微生物的 DNA 序列也有可能形成同样的关联。” 

 
——摘自《科学网》2015-06-02         

http://paper.sciencenet.cn/htmlpaper/20156211375222136407.shtm 


