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专论与综述 

子囊菌交配型位点与交配型基因研究进展 

施笑笑 1,2  王教瑜*2  王艳丽 2  孙国昌*2 
1 浙江师范大学化学与生命科学学院  浙江 金华  321004  

2 省部共建农产品质量安全危害因子与风险防控国家重点实验室 浙江省农业科学院植物保护与微生物

研究所  浙江 杭州  310021 

摘  要：有性生殖是真菌的生殖方式之一，是真菌遗传重组的重要驱动力。交配型(mating-type，

MAT)位点控制真菌性别，在有性生殖过程中起决定性作用。不同类型真菌 MAT 位点的基因组成、

排列方式和编码蛋白不尽相同。近年来，MAT 位点和 MAT 基因的功能与调控网络研究进展较快。

本文对子囊菌交配型位点的基因组成及分布、MAT 基因的功能、MAT 位点与有性生殖调控通路的

关系等进行了综述。 
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Abstract: Sexual reproduction in fungi, including cell recognition, cell fusion, zygote production, meiosis 
and mitosis, and final formation of sexual spores, is one of the important reproductive cycles that provide 
the source of genetic recombination. The MAT loci determine the mating types in fungi and play a key role 
in fungal sexual reproduction. MAT loci differ in gene composition, sequences and arrangements in fungal 
species. In recent years, rapid progress has been made in the functions and regulatory networks of MAT 
loci and MAT genes. In the present paper, we review the advances in ascomycetes on the gene composition 
and distribution in MAT loci, the function of MAT genes, and the relationship between MAT loci and 
sexual signaling pathways. 
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真菌种类多样、形态各异，是重要的真核生物

类群。子囊菌门(Ascomycota)是真菌中最大的门，

已知的子囊菌约 64 000 种，分为外囊菌亚 门

(Taphrinomycotina) [ 如 裂 殖 酵 母 属

(Schizosaccharomyces)]、酵母菌亚门(Saccharomycotina) 

[ 如 酿 酒 酵 母 属 (Saccharomyces)] 、 盘 菌 亚 门

(Pezizomycotina) [ 最 大 的 亚 门 ， 包 括 粪 壳 菌 纲

(Sordariomycetes)、锤舌菌纲(Leotimycetes)、散囊菌

纲 (Eurotiomycetes) 和 座 囊 菌 纲 (Dothideomycetes)]

等。酵母菌亚门的真菌多以出芽或分裂的形式生

长，而大多数盘菌亚门真菌呈丝状。 

真菌的生殖方式有无性生殖、有性生殖和准性

生殖。对于大部分真菌来说，有性生殖可以清除有

害突变，产生适应力更强的后代，是遗传重组的重

要驱动力。与无性繁殖相比，真菌的有性生殖过程

相对复杂，包括质配、核配、减数分裂 3 个阶段，

最终形成有性孢子。子囊菌的有性生殖过程起始于

两个性细胞产生的信息素的相互识别，信息素激活

细胞表面受体，并通过 G 蛋白途径和 MAPK 途径

进行传导；然后，在适当的环境条件下(温度、光

照、营养胁迫)，雌性交配型菌株开始分化出生殖

结构——产囊体，产囊体顶部会形成受精丝(特化

的菌丝)，受精丝容易被雄性交配型的供体细胞(分

生孢子或者菌丝)所吸引，并与之融合[1]。以粗糙

脉孢菌(Neurospora crassa)为例[2-3]，雄性菌株的小

分生孢子所特有的信息素吸引雌性菌株的受精丝，

两者相互接触完成细胞-菌丝融合之后，雄性细胞

的细胞核经过菌丝迁移到雌性生殖结构，两种交配

类型的细胞核都增殖、配对并迁移到双核子囊中进

行融合，并开始一系列复杂的减数分裂和有丝分裂

过程，最后形成子囊孢子。 

根据自交是否可育，真菌的有性生殖方式分为

同宗配合和异宗配合。同宗配合指由单个菌株就能

完成有性生殖，异宗配合真菌的有性生殖过程需要

两个性亲和菌株共同完成，而性亲和的菌株，需要

具有不同的交配型(mating-type，MAT)。自然界中

90%以上真菌为异宗配合[4]。控制真菌交配型的基

因位点称为交配型位点，按照 Turgeon 等提出的命

名系统，两种互补的交配型通常称为 MAT1-1 和

MAT1-2[5]。交配型基因的出现是真菌进化过程中

的重要事件。研究交配型基因的序列特征和在有性

生殖过程中的功能及调控过程，对了解真菌的亲缘

关系、同宗配合和异宗配合的演化过程以及真菌的

进化与起源都具有重要意义。 

1  MAT 位点的分布与基因组成 

异宗配合包括二极性异宗配合和四极性异宗

配合。二极性异宗配合子囊菌的交配型由一对基因

位点决定，所以交配型只有两种；而四极性异宗配

合子囊菌的交配型由两对基因位点决定，具有四种

交配型(图 1A)。目前所知的子囊菌中大部分属于

二极性异宗配合 [6]，如粗糙脉孢菌、稻瘟病菌

(Magnaporthe oryzae)等。同宗配合的 MAT 位点分

布主要有以下几种形式(图 1B)：(1) 两个 MAT 位

点 融 合 为 一 个 位 点 ， 如 旋 孢 腔 菌 (Cochliobolus 

homomorphus)[7]；(2) 两个交配型位点位于不同染

色体上，如构巢曲霉(Aspergillus nidulans)和费氏新

萨托菌(Neosartorya fischeri)[8]；(3) 自我受精的单

性生殖方式，有性生殖过程只涉及一种交配型，如

新生隐球菌(Cryptococcus neoformans)[7]；(4) 酿酒

酵 母 (Saccharomyces cerevisiae)、 粟 酒 裂 殖 酵 母

(Schizosaccharomyces pombe)和 乳 酸 克 鲁 维 酵 母

(Kluyveromyces lactis)等子囊菌的两种交配型之间

能够相互转化[9]；(5) 一个孢子中含有两个互补交

配型的基因组，这种有性生殖类型也称为伪同宗

配 合 或 次 级 同 宗 配 合 ， 如 柄 孢 壳 菌 (Podospora 

anserina)。 

单细胞子囊菌酿酒酵母存在 a、α 和 a/α 3 种状

态的细胞。其中，a 细胞含有 MATa1 基因，α 细胞

含有 MATα1 和 MATα2 基因，a/α 细胞为二倍体，

含有 MATa1、MATα1 和 MATα2。MATa1 基因编

码蛋白 a1 能调控多种 a 细胞特异基因的表达。α

细胞中，蛋白 α1 是正向调节因子，α2 是负向调节
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因子[10]，二者共同调控 α 细胞特异基因的表达。

而在二倍体细胞中，a1 和 α2 能够形成异源二聚体，

使得二倍体细胞的基因表达呈现既非 a 也非 α的特

异性。裂殖酵母存在 P、M 两种细胞类型，其中，

P 细胞含有交配型位点 mat1-P，编码 Pc 和 Pi 蛋白；

M 细胞含有交配型位点 mat1-M，编码 Mc 和 Mi

蛋白。 

与酿酒酵母和裂殖酵母不同，大部分盘菌亚门

子囊菌 MAT1-1 位点含有 3 个基因：(1) MAT1-1-1，

编码一个含 α1 结构域的蛋白[11]；(2) MAT1-1-2，

编 码 一 个 含 HPG/PPF 结 构 域 的 蛋 白 [12] ； (3) 

MAT1-1-3，编码一个含 HMG 结构域的蛋白[12] (图

2)。MAT1-2 位点仅携带一个基因 MAT1-2-1，编

码一个 HMG 结构域蛋白[13]。其中，MAT1-2-1 和

MAT1-1-3 都编码含 HMG 结构域蛋白，但不同的

是 MAT1-1-3 的 HMG 结构域 C 端缺少保守序列 

PRkXseXrrR[14]。Martin 等通过对 MAT1-1-1 和

MAT1-2-1 基因的序列、编码蛋白的二级、三级结

构的预测与系统发育分析，认为 α1 结构域是由

HMG 结构域进化而来，也属于 HMG 蛋白家族[15]。 
 

 
 

图 1  子囊菌交配型位点的分布 
Figure 1  Distribution of MAT loci in Ascomycota 

 

 
 

图 2  盘菌亚门交配型位点的基因组成 
Figure 2  Distribution patterns of MAT genes in Pezizomycotina  
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2  MAT 位点与 MAT 基因的命名 

由于交配型研究起步很早，同时不同种类子囊

菌交配型位点缺乏严格的序列相似性，因此交配型

位点命名缺乏统一的规则。例如，与 Turgeon 等[5]

的命名规则不同，酿酒酵母和构巢曲霉的交配型位

点分别称为 MATα 和 MATa，粗糙脉孢霉的交配型

位点称为 MATa 和 MATA[16]。不同真菌交配型位

点所含有的基因个数和序列不尽相同，通常每个交

配型位点包含 1–3 个基因，如 MAT1-1 位点编码

MAT1-1-1、MAT1-1-2、MAT1-1-3，MAT1-2 位点

编码 MAT1-2-1、MAT1-2-2。同样地，交配型基因

的命名也不够规范。 

为了更好地把握基因的本质特征，使子囊菌交

配型基因的命名更加规范化，避免基因名称混用，

Wilken 等[17]根据序列的同源性及蛋白相似性，提

出对部分盘菌亚门交配型基因的命名进行梳理。其

中，交配型基因 MAT1-1-1、MAT1-1-2、MAT1-1-3、

MAT1-2-1 的名称保持不变(表 1)。 

3  MAT 位点与真菌性别控制 

交配型位点对真菌性别的控制和遗传进化起

着决定性作用。在异宗配合的子囊菌中，不同的

MAT 位点决定不同菌株的“性别” (交配型)。互补交

配型菌株的参与才能形成子实体并产生子囊。除了

具有相容的 MAT 位点，互补交配型的菌株还包含

其他控制细胞特性、细胞融合以及双核合子形成的

基因。在同宗配合的子囊菌中，MAT 位点同样起

着重要作用。同宗配合的子囊菌有性生殖过程同样

形成产囊体。不同的是，同宗配合的子囊菌形成子

实体和产生子囊不需要互补交配型菌株的参与。 

Yun 等提出将同宗配合菌株的 MAT 基因替

代异宗配合菌株的 MAT 基因或异宗配合菌株的

MAT 基因替代同宗配合菌株的 MAT 基因，是否

会导致有性生殖方式的改变[18]。此后，Lu 等以   

3 种旋孢腔菌 C. heterostrophus、C. luttrellii 和 C. 

homomorphus 为研究对象，将 C. luttrellii (同宗配合)

的 MAT 位点替代 C. heterostrophus (异宗配合)的

MAT 位点可以顺利改变 C. heterostrophus 的交配方

式，使之通过自交产生子囊壳、子囊和子囊孢子；

反之，将来源于不同交配型 C. heterostrophus 菌株

的 MAT1-1-1 和 MAT1-2-1 基因分别替代 C. luttrellii

的 MAT 位点，也能实现 C. luttrellii 的异宗配合， 

 
表 1  盘菌亚门交配型位点与交配型基因的命名[17] 
Table 1  Nomenclature of MAT loci and MAT genes in the Pezizomycotina[17] 

交配型位点 MAT loci  盘菌亚门 Pezizomycotina 原始名称 Original name 建议名称 Revised name 

MAT1-1 座囊菌纲 Dothideomycetes MAT1-1-4 MAT1-1-8 

散囊菌纲 Eurotiomycetes MAT1-1-4 MAT1-1-9 

散囊菌纲 Eurotiomycetes 

(球孢子菌属 Coccidioides sp.) 

MAT1-1-5 COX13 

MAT1-1-6 APN2 

MAT1-2 
 

粪壳菌纲 Sordariomycetes 

(稻瘟病菌 Magnaporthe oryzae) 

MAT1-2-2 MAT1-2-6 

粪壳菌纲 Sordariomycetes 

(肉座菌目 Hypocreales) 

MAT1-2-3 MAT1-2-9 

锤舌菌纲 Leotimycetes MAT1-2-4 MAT1-2-10 

散囊菌纲 Eurotiomycetes 

(球孢子菌属 Coccidioides sp.) 

MAT1-2-5 COX13 

散囊菌纲 Eurotiomycetes 

(球孢子菌属 Coccidioides sp.) 

MAT1-2-6 APN2 

锤舌菌纲 Leotimycetes 

(假裸囊菌属 Pseudogymnoascus sp.) 

MAT1-2-5 MAT1-2-11 
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得到的两种含相反交配型基因的 C. luttrellii 菌株

能够交配产生子囊壳和子囊孢子，但这两个含有

C. heterostrophus MAT1-1-1 或 MAT1-2-1 的 C. 

luttrellii 菌株同时也保留了部分同宗配合的特性，

能自交产生少量的子囊壳和子囊孢子；用亲缘性较

远的 C. homomorphus (同宗配合)的 MAT 基因替代

C. heterostrophus 的 MAT 基 因 ， 也 能 实 现 C. 

heterostrophus 通过自交产生子囊壳，但子囊壳数

量很少，无法形成子囊和子囊孢子[19]。上述研究

表明，不同配合方式子囊菌的 MAT 基因位点能导

致异宗配合与同宗配合之间的相互转变，但子囊菌

种类不同、亲缘关系不同，得到的结果也不同。这

可能是因为虽然同为同宗配合(或异宗配合)的子

囊菌，其 MAT 位点所含调控其配合方式的关键因

子具有特异性，或者对异源下游基因的调控能力不

同。此外，将来源于 C. heterostrophus 不同交配型

的 MAT 基因插入到同一个 C. heterostrophus MAT

缺失突变体后，得到的转化子无法通过自交形成子

囊和子囊孢子，表明同宗配合子囊菌的 MAT 位点

可能含有某些特异的调控同宗配合过程的关键因

子，而不是简单的两种互补交配型基因的叠加。可

见，交配型位点对子囊菌的性别控制和配合方式起

着关键作用，同时调控过程又相当复杂，可能是多

个基因相互协调和相互竞争的结果。物种间的异源

表达或不同交配型菌株间的交叉表达，是研究

MAT 位点功能和调控过程的有效手段，但截至目

前，仅在包括上述的旋孢腔菌和脉孢菌、烟曲霉

(Aspergillus fumigatus)等少数子囊菌中有相关报

道，研究认为不同交配方式的脉孢菌之间无法实现

同宗和异宗之间的转变[20]，而烟曲霉(无性生殖)

的 MAT1-2 基因能够促进构巢曲霉的有性生殖[21]。 

4  MAT 基因与信息素信号通路 

有性生殖过程起始于配偶识别，信息素在配

偶识别中发挥关键作用。细胞表面受体感知信息

素信号，并通过 G 蛋白通路和 MAPK 通路将信号

向胞质和细胞核传递，最终调控下游基因的表达，

完成有性生殖过程。研究认为，MAT 基因位于信

息素信号通路的下游[22]。目前，酵母细胞中的信

息素信号通路研究最为深入，大部分子囊菌交配

型基因的完整调控通路还未阐明。异宗配合的子囊

菌中，信息素受体基因的表达对有性生殖过程极为

重要，如粗糙脉孢菌中，信息素受体基因的缺失将

影响有性生殖过程的顺利进行[22]。然而同宗配合

的子囊菌中因为不需要配偶识别，信息素和信息素

受体的作用不明显 [23]，如禾谷镰刀菌 (Fusarium 

graminearum)中，编码信息素受体的基因对有性生

殖并非必需[24]。 

G 蛋白复合物为异源三聚体，由 α、β、γ 亚基

组成。信息素与细胞表面受体结合，激活与之耦联

的 G 蛋白复合物，使其解离成 Gα 和 Gβγ 两种子

复合物。酿酒酵母中 Gβγ 具有活性，而在裂殖酵

母中发挥作用的是 Gα 亚基。在酿酒酵母细胞中 

(图 3A)，随着信息素信号的出现，膜定位的 Cdc42

蛋白首先被激活，促进 Ste20 运动到膜上和 Gβγ

亚基相互作用[26]。Ste5 支架蛋白通过 Cdc24 (鸟苷

酸交换因子)与 Gβγ 的相互作用在细胞膜上积累，

并结合 Ste4、Ste11-Ste7-Fus3[27-29]。Ste7 磷酸化激

活 Fus3[30]，被激活的 Fus3 蛋白从 Ste5 释放进入

细胞核，通过磷酸化激活转录因子 Ste12，Ste12

与 DNA 结合，调控 MAT 基因表达从而影响有性

生殖。Ste12 能以同源二聚体[31]的形式与 DNA 结

合，也可以与 Mcm1 或 α1 形成异源二聚体[32]，甚

至与 Dig1/Dig2 或 Dig1/Tec1 形成更复杂的复合物[33]

再结合 DNA。裂殖酵母信号传递的过程(图 3B)与

酿酒酵母类似，Gα 亚基被激活后，MAPK 途径随

之被激活。裂殖酵母的 MAPK 级联包括 MAPKKK 

(Byr2)、MAPKK (Byr1)和 MAPK (Spk1)。MAPK

信号通路最后激活转录因子 Ste11，进而调控 MAT

基因[34]。与酿酒酵母相比，裂殖酵母没有支架蛋

白 Ste5，所以目前尚不清楚裂殖酵母的 Gα 亚基如

何将信号传递给 MAPKKK(Byr2)，有研究认为可

能通过 Ste4[35]。 
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图 3  MAT 基因受信息素信号通路调控(酵母细胞为例)[25] 
Figure 3  MAT genes are regulated by pheromone signaling in yeast cells[25] 

 

有性生殖信息素调控网络也涉及酵母细胞的

生长。酿酒酵母细胞中，Fus3 磷酸化激活 Far1，

Far1 通过调控相关蛋白干扰细胞周期[36]。Far1 还

作为 Gβγ 和 Cdc24 的支架蛋白，而 Cdc24 能够促

进 Cdc42 的活化，这些蛋白共同影响细胞的极性

生长[37]。激活的 Fus3 也和 Gα 亚基相互作用，参

与调节细胞的生长[38]。裂殖酵母中 Cdc42 也是细

胞生长的主要调控因子。Ras1 是一种 GTP 酶，在

裂殖酵母有性生殖过程中可能促进 Byr2 的活化，

也在细胞生长过程中发挥作用，使细胞极化生长与

信息素通路连接起来[39]。 

近年来研究表明，信息素信号通路与子囊菌其

他重要性状的调节通路存在交叉。白色念珠菌

(Candida albicans)信息素信号不仅诱导细胞的极

化生长，而且增加细胞对惰性表面的粘附能力，促

进生物膜的建立，而生物膜能增强白色念珠菌在宿

主中的交配能力，或者通过加快准性生殖的周期从

而促进在宿主中的侵染速度[25]。植物病原真菌尖

孢镰刀菌(Fusarium oxysporum)利用 MAPK 信号通

路对植物分泌的 III 类过氧化物酶作出应答，调控

病菌对寄主的侵染[40]。尖孢镰刀菌 Ste2 基因与酵

母细胞 α 信息素受体功能相同，Ste2 的缺失影响

尖孢镰刀菌对信息素类似物的响应，同时也影响病

菌的致病性[25]。在水稻稻瘟病菌中，有一条与调

控酵母有性生殖的 MAPK 通路同源的信号通路，

该通路中的关键基因发生突变直接导致病菌侵染

结构——附着胞形成的缺陷，严重影响致病性[41]。

研究表明，这条 MAPK 通路参与病菌对寄主表面

物理和化学信号的感知[42]。 

5  MAT 基因的功能 

MAT 基因在不同子囊菌中的功能并不保守。

在 同 宗 配 合 的 禾 谷 镰 刀 菌 中 ， MAT1-1 位 点

(MAT1-1-1，MAT1-1-2，MAT1-1-3)和 MAT1-2 位

点(MAT1-2-1)都是产生可育的子囊壳所必需的，其

中 MAT1-1-1 和 MAT1-2-1 作为两个位点中比较重

要的基因，在有性过程刚开始的阶段，即从营养生

长转向有性生长的过程中起作用，而 MAT1-1-2 和

MAT1-1-3 则是在有性生殖后期起作用，影响子囊

的形成和子囊孢子的分化[14,43]。同样作为同宗配合

的大孢粪壳菌(Sordaria macrospora)中，MAT1-1-2

是产生成熟子囊壳所必需的，说明 MAT1-1-2 基因

参与了大孢粪壳菌有性生殖早期的原子囊腔形成

阶段，但 MAT1-1-1 和 MAT1-1-3 并非必不可少，

其相应的突变体仍能产生和野生型相同数量的子

囊壳以及有活性的成熟子囊孢子[44]。对于异宗配

合的粗糙脉孢菌和柄孢壳菌而言，MAT1-1-2 是柄
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孢壳菌子囊壳形成必不可少的[45]，而粗糙脉孢菌

中 MAT1-1-2(matA-2)或 MAT1-1-3(matA-3)的缺失

对 有 性 生 殖 的 影 响 很 小 ， 甚 至 在 MAT1-1-2 

(matA-2)和 MAT1-1-3(matA-3)的双敲突变体中依

然可育[46]。在稻瘟病菌(异宗配合)中，郭晓宇[47]

发现 MAT1-2-1 对有性世代产生具有决定性的影

响，突变体无法形成子囊壳，而 MAT1-2-2 对有性

世代产生影响不大。 

转录组分析为 MAT 基因的功能研究和上下游

基因的发掘提供了重要的手段。大孢粪壳菌[44]、

禾谷镰刀菌[48]、粗糙脉孢霉[49]和柄孢壳菌[50]等多

种子囊菌中，MAT 基因相关的转录组已有研究。

Kim 等[43]通过比较禾谷镰刀菌中不同突变体之间

或突变体和野生型之间的转录，共找到 1 245 个表

达差异的基因，通过对其中 106 个基因进行突变分

析，明确了其中 25 个为有性生殖所必需，并且其

中大部分受 MAT1-1 和 MAT1-2 的调控。然而在不

同的子囊菌中，即使是最保守的交配型基因所调控

的基因转录谱也有不同，这些表达差异基因涉及

MAT 基因的上游调控因子与下游靶标基因。不同

物种中的同源基因所发挥的作用也有不同，如禾谷

镰刀菌 FGSG_01366 基因是 MAT 基因的下游基

因，受 MAT 基因调控[43]，而 FGSG_01366 在柄孢

壳菌中的同源基因是 MAT 基因 FMR1 和 FPR1 的

上游调控因子[51]。MAT 基因的靶基因既包括与交

配型和有性生殖过程直接相关的基因，如白色念珠

菌中交配型转化的基因就直接受 MAT 位点的调

控，还包括其他非直接相关的基因，如在产黄青霉

(Penicillium chrysogenum)中 MAT1-1-1 的转录靶点

包括与无性生殖、形态发育、氨基酸代谢、铁代谢

和次生代谢相关的基因[52]。 

6  结语 

真菌种类繁多，从单细胞酵母到丝状真菌，再

到高等的大型真菌，细胞结构多种多样，有单核、

多核还有无隔菌丝。其生殖方式复杂多变，从无性

生殖、有性生殖到准性生殖，同一种真菌有的    

3 种生殖方式都存在，有的只有其中一种或两种。

在不同的条件下，同种真菌会选择不同的生殖方

式。这些因素都给真菌生殖机制和遗传变异研究带

来很大的挑战。 

交配型和交配型相关基因的研究是揭示真菌

有性生殖机制的关键。自交配型位点被发现和鉴定

以来，科学家进行了大量的研究，明确了其中一些

基础性的问题，如 MAT 基因与交配型控制、MAT

基因的信号通路及上下游基因等，但有关真菌的交

配机制还存在很多悬而未决的问题。例如，从分子

层面上来说，MAT 位点大多编码不止一个基因，

这些基因在有性生殖过程中所发挥的具体功能如

何？是否每一个基因都对形成有性世代不可或

缺？不同的真菌中这些基因的功能有哪些异同？

从真菌的演化来看，同宗配合和异宗配合是否真的

存在先后的问题？MAT 基因进化的驱动力是什

么？自然界中是否存在无性的真菌物种？是否也

可以通过分子手段实现双性菌株的构建？这些问

题都没有定论，值得进一步研究。 

新的研究结果也不断提出了新的问题，如有性

生殖信息素相关的信号通路表现出的一些新功能，

包括与子囊菌生长及致病性的相互联系；同一个信

号通路对信息素和植物表面物质均能做出反应，那

么子囊菌是如何调控这个信号通路，使之协调工作

的？近年来，本研究组对稻瘟病菌有性生殖的过

程、交配型基因功能及与致病性之间的关系进行了

探索，发现某些参与致病性的重要代谢过程影响病

原菌有性世代的产生[53-55]，但交配型基因本身对致

病性的影响不大[47]。此外，转录组的深入分析发

现在有性生殖周期中，除了基因转录谱和表达谱与

营养生长过程有差异之外，还会产生完全不同的蛋

白序列(数据待发表)，而这些蛋白可能是通过全新

的调控过程而产生的，内在机制目前还知之甚少。 

有关真菌生殖方式的进化以及同宗配合和异

宗配合的起源一直存在争议。早期研究认为不同的

MAT 基因来源于染色体上同一 DNA 保守区，这些
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区域发生定向或非定向突变，导致不同交配方式的

产生，因此同宗配合和异宗配合为共同起源[56]。

Krassowski 等[57]对 332 种酵母基因组中的 MAT 位

点进行分析，并根据 MAT 位点的组成推断有性生

殖方式，发现这些酵母更倾向于进行同宗配合。从

进化的角度看，这种偏向性可能有助于增加成功交

配的机会，而更利于物种的繁衍和发展。最近也有

研 究 支 持 子 囊 菌 中 的 异 宗 配 合 起 源 于 同 宗 配   

合[58]。因此，进一步围绕交配型基因开展有性生

殖机制的深入研究，在不同的真菌中分析交配型基

因的结构、功能和亲缘关系，对子囊菌生长发育和

遗传进化的研究仍具有重要的意义。 
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稿件书写规范 

高校教改纵横栏目简介及撰稿要求 
“高校教改纵横”栏目，是中国微生物学会主办的科技期刊中唯一的教学类栏目，也是中国自然科学

核心期刊中为数不多的教学栏目。该栏目专为微生物学及其相关学科领域高校教师开辟，一方面为高校

微生物学科的教师提供一个发表论文的平台，同时微生物关联学科的一部分确实优秀的论文也可以在此

发表，是微生物学及相关领域教学研究、交流、提高的园地。 

本栏目的文章有别于其他实验类研究报告，特色非常鲜明。要求作者来自教学第一线，撰写的稿件

内容必须要有新意、要实用，不是泛泛地叙述教学设计与过程，而是确实有感而发，是教学工作中的创

新体会，或者在教学中碰到的值得商榷的、可以与同行讨论的有价值的论题。在内容选材上应该有鲜明

的特点和针对性，做到主题明确、重点突出、层次分明、语言流畅。教师的教学思路应与时俱进，注意

将国内外新的科技成果和教学理念贯穿到教学之中，只有这样才能真正起到教与学的互动，促进高校生

物学教学的发展，更多更好地培养出国家需要的高科技创新人才。这也是本栏目的目的所在。 

同时，为了给全国生物学领域的教学工作者提供一个更广阔更高层次的交流平台，本栏目还开辟了

“名课讲堂”版块，邀约相关生命科学领域，如微生物学、分子生物学、生物医学、传染病学、环境科学

等的教学名师、知名科学家就教学和学生培养发表观点，推荐在教学改革、教学研究、引进先进教学手

段或模式以及学生能力培养等方面有突出成绩的优秀论文，为高校教师以及硕士、博士研究生导师提供

一个可资交流和学习的平台，促进高校教学和人才培养水平的提高。 

欢迎投稿！欢迎对本栏目多提宝贵意见！  


