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简  报 
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摘   要：【背景】在中国吉林省延边朝鲜族自治州敦化市寒葱岭红叶谷进行大型真菌资源调查的

过程中发现了 2 个物种。【目的】确定这 2 个物种的分类地位。【方法】采集大型真菌标本，对

其形态进行详细观察和描述，并提取 DNA、测定 rDNA ITS 序列，基于最大似然法和贝叶斯法构

建分子系统发育树。【结果】鉴定结果表明，这 2 个蘑菇目物种分别是径边刺毛鬼伞(Tulosesus 
callinus)和拉氏红菇(Russula lakhanpalii)，在形态上与原始描述高度吻合，系统发育分析也验证了

形态学的鉴定结果。【结论】拉氏红菇(R. lakhanpalii)系中国首次报道，径边刺毛鬼伞(T. callinus)
为吉林省新记录种。 

关键词：大型真菌；形态学；系统发生学；刺毛鬼伞属；红菇属 
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Abstract: [Background] Two species were discovered during the investigation of macrofungal 
resources in Hancongling Red Leaf Valley, Dunhua city, Yanbian Korean Autonomous Prefecture, Jilin 
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province, China. [Objective] To determine the taxonomic status of the two species. [Methods] The 
samples of macrofungi were collected, and their morphology was observed and described in detail. After 
DNA extraction, the rDNA ITS sequence of each species was determined, and phylogenetic trees were 
constructed based on maximum likelihood method and Bayesian inference. [Results] The two species 
were respectively identified as Tulosesus callinus and Russula lakhanpalii, with the morphology 
consistent with the original description. The phylogenetic analysis confirmed the identification results 
based on morphology. [Conclusion] R. lakhanpalii is firstly reported in China and T. callinus is a new 
record species in Jilin province. 

Keywords: macrofungi; morphology; phylogeny; Tulosesus; Russula 

大型真菌，即广义上的“蘑菇”，也被叫作

“蕈菌”，是指“肉眼可见，徒手可摘”的一类真

菌，在分类上隶属于子囊菌门(Ascomycota)和担

子菌门(Basidiomycota)[1-2]。大型真菌不仅具有

广泛的经济价值，在森林物质循环、生态系统演

替等方面都发挥着重要的作用[3]。尽管如此，大

型真菌依旧被认为是最缺乏研究的一类生物。 
寒葱岭红叶谷红色旅游区位于中国吉林省

延边朝鲜族自治州敦化市，寒葱岭国营林场  
56 林班内 201 国道旁，距离敦化市约 50 km，

占地面积 5.44 km²，为国家 3A 景区。本区属长

白山系牡丹岭支脉[4]，以中山为主，海拔 1 000 m
左右，山顶缓和，山坡坡度较大 [5]。本区气候

属于温带大陆性湿润季风气候，冬季昼短夜长，

寒冷而干燥，夏季昼长夜短，温暖而湿润。年

平均气温 2.6 ℃，年平均降水 621.4 mm，降水

主要集中在六月至八月[6]。该区属松花江水系

杜丹江流域，植被类型为长白山植物区系，植

物种类丰富[6]。 
寒葱岭具有独特的小气候，岭上雨水丰富，

孕育了种类繁多的大型真菌。2019–2021 年，

我们在寒葱岭红叶谷红色旅游区进行了为期 3 年

的大型真菌物种资源调查，共采集标本 1 394 份，

目前鉴定出种 280 个，已发现新种 2 个，为吉 
林拟鬼伞(Coprinopsis jilinensis) G. Rao, H.N. 

Zhao, B. Zhang & Y. Li 和 细 小 拟 鬼 伞

(Coprinopsis pusilla) G. Rao, B. Zhang & Y. 

Li[7]；中国新记录种 2 个，为落叶生格氏菇

(Gerhardtia foliicola) (Har. Takah.) N. Endo, S. 
Ushijima, Nagas., Sotome, Nakagiri & N. Maek[8]

和密执安托光柄菇(Volvopluteus michiganensis) 
(A. H. Sm.) Justo & Minnis[9]。本研究发现了蘑

菇目(Agaricales)的一个中国新记录种径边刺毛

鬼伞(Tulosesus callinus) (M. Lange & A.H. Sm.) 

D. Wächt. & A. Melzer 及一个省级新记录种拉

氏红菇(Russula lakhanpalii) A. Ghosh, K. Das & 

R.P. Bhatt ， 分 别 隶 属 于 小 脆 柄 菇 科

(Psathyrellaceae)刺毛鬼伞属(Tulosesus)和红菇

科(Russulaceae)红菇属(Russula)，现报道如下。 

1  材料与方法 
1.1  样品 

本研究所涉及的大型真菌标本为我们在吉

林省延边朝鲜族自治州敦化市寒葱岭红叶谷

(大致经纬度：43°02ʹ1.67ʺN, 127°59ʹ36.55ʺE)采
集所得，烘干后保存于吉林农业大学菌物标本

馆(Herbarium of Mycology of Jilin Agricultural 
University，缩写“HMJAU”)。 
1.2  主要试剂和仪器 

新型植物基因组 DNA 提取试剂盒，江苏康

为世纪生物科技有限公司。光学显微镜，徕卡

显微系统(上海)贸易有限公司；扫描电子显微镜

(scanning electron microscope，SEM)，日立(中
国)有限公司。 
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1.3  方法 
对新鲜的子实体进行生境照片的拍摄及宏

观形态的记录，包括各个部位的大小、颜色、

质地、附属物、有无伤变色等，在烘箱中于 45 ℃
烘 1–2 d 后干燥保存。用光学显微镜对干标本

进行微观形态的观察，主要的试剂包括 5% 
KOH 溶液、梅氏试剂和 1%的刚果红溶液。形

态学描述参考文献[10-11]。在扫描电镜下对子

实体的担孢子、担子、侧囊体等结构进行观察，

电压为 2.0 kV，工作距离 8 mm。描述中使用了

以下符号：[n/m/p]表示测量了 p 份标本 m 个子

实体的 n 个担孢子；(a) b–c (d)表示担孢子的长

或宽，90%的测量数值落在 b 和 c 之间，a、d
分别为担孢子的最小值和最大值；avl×avw 分别

表示担孢子的平均长度和平均宽度；Q 为担孢

子的长宽比，avQ 为担孢子长宽比的样本算术

平均数与标准差。 
标本总 DNA 的提取采用江苏康为世纪生

物科技有限公司的新型植物基因组 DNA 提取试

剂盒，nrITS区域扩增选用引物 ITS1和 ITS4[12-13]，

PCR 反应体系(25 μL)：ddH2O 13.5 μL，10×Taq 
Buffer 5 μL，dNTPs (10 mmol/L) 1 μL，上游引

物 (10 mmol/L) 1 μL，下游引物 (10 mmol/L)    
1 μL，DNA 样品 2 μL，Taq Polymerase (2 U/μL) 
1.5 μL。PCR 反应条件：94 ℃ 4 min；94 ℃ 40 s，
54 ℃ 40 s，72 ℃ 1 min，35 个循环；72 ℃ 10 min；
4 ℃保存。PCR 产物在 0.5%的琼脂糖凝胶电泳

中检测条带，测序工作委托生工生物工程(上海)
股份有限公司完成，测序所得结果用 SeqMan 
7.1.0 (44.1)[14]拼接后提交至 GenBank。 

序列比对在 MAFFT[15]中进行(自动策略和

普通对齐模式)，比对结果用 Gblocks[16-17]获取

保守区段，使用 ModelFinder[18]选择最佳模型和

参数，所用模型均为 K2P+G4 (BIC 标准)。最大

似然分析在 IQ-TREE 1.6.8[19]中进行，bootstrap
分析设置 1 000 个重复；在 MrBayes 3.2[20]中进

行贝叶斯进化推断(2 次并行运行，2 000 000 代)，
以上初始 25%的采样数据作为老化数据被丢

弃。以上软件集成在 PhyloSuite 1.2.2[21]中。 

2  结果与分析 
2.1  径边刺毛鬼伞(Tulosesus callinus) (M. 
Lange & A.H. Sm.) D. Wächt. & A. Melzer 
2020 (图 1，图 2) 

=Coprinellus callinus (M. Lange & A. H. 
Sm.) Vilgalys, Hopple & Jacq. Johnson 2001 

=Coprinus callinus M. Lange & A. H. Sm. 
1953 

菌盖宽 0.8–1.3 cm，幼时近圆锥状，后逐

渐变为卵圆形、钟形，幼时中部深红棕色，中

部钝，成熟后中部肉棕色，向菌盖边缘色渐浅，

呈淡灰棕色，表面密布放射状长沟纹，有绒毛，

不黏，菌盖易与菌柄分离。菌褶密，附生或离

生，灰黑色，从边缘向内色渐白，不等长，边

缘平滑或波浪状，含亮晶晶的白色颗粒。菌柄

长 3–11 cm，宽约 0.2 cm，圆柱形、近圆柱形，

雪白色，中生，中空，密布白色细绒毛，近基

部有雪白长刚毛。孢子印棕黑色。 
担孢子[30/5/1][(9.8) 10–12 (12.2)] μm×  

(6.8–8) μm，avl×avw=10.9 μm×7.3 μm，    
Q=1.28–1.67 (1.69)，avQ=1.50±0.13，椭圆形、

卵形，在 5% KOH 溶液中淡棕色至深棕色，拟

淀粉质，在梅氏试剂中呈现红棕色，厚壁，光

滑，存在芽孔。担子(20–42) μm×(9–11) μm，宽

棒状、烧瓶状，4 小梗，梗长 2–6 μm，密集地     
分布在子实层，薄壁至厚壁，被 3–5 个假侧丝包

围。褶缘不育，缘囊体未见。侧囊体缺失。柄囊

体(84–157) μm×(14–30) μm，烧瓶形、荨麻蛰毛

状或近球顶长颈瓶形，薄壁，不密集。菌盖表皮

密布囊状体，(60–177) μm×(15–42) μm，烧瓶形、

荨麻蛰毛状或近球顶长颈瓶形，基部一般膨大，

有时近球形，薄壁至厚壁，未成熟的盖皮囊状

体呈现球形、近球形以及过渡态的长椭圆形， 
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图 1  径边刺毛鬼伞(Tulosesus callinus)的生境照片、孢子印和担孢子扫描电镜图   A：生境照片；B：

菌盖纵剥面及孢子印；C 和 D：担孢子扫描电镜照片。标尺分别为：A：2 cm；C：2 μm；D：6 μm 
Figure 1  Habitat photographs, spore print and SEM photos of basidiospores of Tulosesus callinus. A: 
Habitat photographs; B: Pileus longitudinal stripping surface and spore print; C−D: SEM photos of 
basidiospores. Bars: A: 2 cm; C: 2 μm; D: 6 μm. 

 

 
图 2  径边刺毛鬼伞(Tulosesus callinus)显微结构手绘线稿图   A：担孢子；B：担子；C：柄生囊状体；

D：盖皮元素及厚壁囊状体。标尺：10 μm 
Figure 2  Freehand line drawing of the microstructure of Tulosesus callinus. A: Basidiospores; B: Basidia; C: 
Caulocystidia; D: Pileipellis elements and sclerocystidia. Bars: 10 μm. 



 
饶固等: 采自吉林省敦化市的 2 个蘑菇目(Agaricales)新记录种 3853 

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

 

直径可达 65 μm。菌柄菌丝处锁状联合可见。 
生境：秋季丛生或散生于阔叶林枯枝落叶

层的腐烂枯枝上。 
分布：中国(吉林省和甘肃省)[22]，以及丹

麦[23]、美国[23]、荷兰[24]、英国[25]、塞尔维亚[26]、

土耳其[27]、匈牙利[28]。 
研究标本：中国吉林省延边朝鲜族自治州

敦化市寒葱岭红叶谷，2019 年 7 月 17 日，饶固，

HMJAU 59478。 
讨论：径边刺毛鬼伞 (Tulosesus callinus)

在国外是一个较为常见的物种[23-28]，但关于径

边刺毛鬼伞(T. callinus)形态和系统发育的研究

却少有报道。在形态上，本研究所观察的径边

刺毛鬼伞(T. callinus)标本中并未发现褶缘囊状

体，这是与原始描述的主要差异[23]，推测是由

褶缘处发生自溶导致，可以在菌褶边缘看到明

显的残缺且凹凸不平状。Uljé 等[24]主要基于荷

兰的标本对广义鬼伞属(Coprinus sensu lato)的
大量物种进行了形态学研究，指出径边刺毛鬼

伞(T. callinus)的担孢子大小(10–13 μm)是这个

种最重要的鉴别特征，这与本研究的结果一致。 
在基于 nrITS 片段的系统发育分析中(图 3)， 

 

 
 

图 3  基于 rDNA ITS 序列构建的刺毛鬼伞属(Tulosesus)的贝叶斯系统发育树   内部结点 2 个值分别

表示 maximum likelihood bootstrap (MLBP)/Bayesian posterior probability (BIPP)，GenBank 登录号标注在

种名后面，本研究所获取的序列用加粗字体表示，选用 Coprinellus deminutus (Enderle) Valade 作为外群 
Figure 3  Bayesian phylogenetic tree of Tulosesus based on rDNA ITS sequences. The two values of internal 
nodes respectively represent maximum likelihood bootstrap (MLBP)/Bayesian posterior probability (BIPP). 
The GenBank locus is marked after the species name. The sequence obtained in this study is represented in 
bold and Coprinellus deminutus (Enderle) Valade is selected as the outgroup. 
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源自中国的径边刺毛鬼伞(Tulosesus callinus)与来

自其他国家的 3 份径边刺毛鬼伞(T. callinus)标本

聚在了一个分支。在贝叶斯树中 T. callinus 与 T. 
pallidus 形成姐妹分支，而在最大似然树中，T. 
callinus 则与除 C. deminutus 和 T. pallidus 外的所

有种形成姐妹分支，MLBP=62。T. callinus 与 T. 
pallidus 具有较近的亲缘关系，常形成姐妹进化分

支 [29-30] ， T. pallidus 不 存 在 厚 壁 的 囊 状 体

(sclerocystidia)[30]，可以与 T. callinus 相区分。 
将 4 份径边刺毛鬼伞(T. callinus)的序列进

行单独比对发现，源自中国的序列 OM063097
仅在第 174 个碱基上与其他 3 条序列存在 1 个

碱基的差异(OM063097 与 FN396105 首末端还

存在 3 个碱基的差异)。多次测序结果显示，源

自中国的径边刺毛鬼伞 (T. callinus)序列在第

174 个碱基上存在 A 或 G 的重叠位点，这里用

R 表示该位点。 

2.2  拉 氏 红 菇 (Russula lakhanpalii)       
A. Ghosh, K. Das & R.P. Bhatt 2019 (图 4，
图 5) 

子实体杯伞状，中型至大型。菌盖宽6.2–9.0 cm，

淡棕黄色，表面不光滑，不黏，表皮不易与菌

肉分离，边缘内卷，易开裂；菌肉白色，脆，

伤不变色；菌褶极密，白色，直生带垂齿或稍

延生，褶幅短，有分叉；菌柄 7.2–12.7 cm，宽

2.0–2.3 cm，近圆柱状，基部尖，白色至黄白色，

基部黄色深，偏生，肉质至脆骨质，实心，成

熟后中部稍空，基部存在白色菌丝体。 
 

 
 

 
 
 

图 4  拉氏红菇(Russula lakhanpalii)生境照片及微观结构扫描电镜照片    A 和 B：生境照片；C 和 D：

担孢子、担子及侧生囊状体的扫描电镜照片。标尺：A 和 B 为 2 cm；C 和 D 为 2 μm 
Figure 4  Habitat photographs of Russula Lakhanpalii and SEM photos of its microstructure. A−B: 
Habitat photographs; C−D: SEM photos of basidiospores, basidia and pleurocystidia. Bars: A, B: 2 cm;    
C, D: 2 μm. 
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图 5  拉氏红菇(Russula lakhanpalii)显微结构的手绘线稿图   A：担孢子；B：担子；C：缘囊体；D：

侧囊体；E：盖皮菌丝及盖皮囊状体；F：柄囊体。标尺：10 μm 
Figure 5  Freehand line drawing of the microstructure of Russula lakhanpalii. A: Basidiospores; B: Basidia; 
C: Cheilocystidia; D: Pleurocystidia; E: Pileipellis and pileocystidia; F: Caulocystidia. Bars: 10 μm. 

 
担孢子[30,3,1][8–9.8 (10)] μm×(7–9) μm，

avl×avw=8.9 μm×7.9 μm ， Q=1.01–1.29 ，   

avQ=1.12±0.06，球形、近球形至宽椭圆形，无色，

厚壁，表面具疣凸，纹饰淀粉质。担子(36–49) μm× 

(10–13) μm，近棒状至棒状，厚壁，2 或 4 小梗，

梗长 4–9 μm，部分具结晶状的内含物。侧囊体

(38–62) μm×(6–11) μm，棒状、近棒状至近梭形，

具结晶状的内含物，顶部多头状凸起。缘囊体

(36–54) μm×(6–10) μm，棒状、近棒状至近梭形，

稀疏，较侧囊体小，顶部分化多不明显，褶缘

不育。盖皮菌丝宽 2–7 μm，绒毛型(tomentum)，

淡黄色，圆柱形至近圆柱形。盖皮囊状体 

(41–59) μm×(3–10.5) μm，圆柱形、棒状、近

棒状，含结晶状的内容物，部分顶端具头状凸

起，多位于盖皮下层。柄皮菌丝宽 2–9 μm，

毛皮型 (trichoderm)，圆柱形、近圆柱形，无

色至淡黄色。柄囊体(27–57) μm×(4–8) μm，

圆柱形、近圆柱形、棒状至梭形，含结晶状的

内容物，部分顶端具头状凸起，多位于柄皮下

层。菌   肉由球形的菌丝组成，所有组织中

锁状联合  未见。 

生境：秋季散生或簇生于阔叶林地上。 

分布：中国(吉林省)，印度[31]。 

研究标本：中国吉林省延边朝鲜族自治州

敦化市寒葱岭红叶谷，2019 年 8 月 25 日，饶

固，HMJAU 59482。 

讨论：在形态上，源自中国的拉氏红菇

(Russula lakhanpalii)与 Ghosh 等[31]的原始描述

存在一些差异，主要体现在以下几点：(1) 担孢

子较大，前者 avl×avw=8.88 μm×7.93 μm，后者
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为 avl×avw=7.5 μm×6.7 μm，担孢子的长和宽通

常较 Ghosh 等[31]的描述大近 1 μm，但形状吻合

(前者 Q=1.01–1.29，后者 Q=1.08–1.16)；(2) 存

在 2 梗的担子，这点在扫描电镜下得到验    

证(图 4D)。 

在系统发育分析中(图 6)，采自敦化市寒葱

岭红叶谷的拉氏红菇(Russula lakhanpalii)与其

他 3 个地区分布的拉氏红菇(R. lakhanpalii)聚在

了一个分支，并与 R. variata 形成姐妹进化支，

获得较高支持(61/0.77)。R. lakhanpalii 与 R. 
variata 具有较近的亲缘关系[31]，但在宏观形态

上却相差较大，R. variata 的菌盖常具紫色和绿

色[32]，可以与 R. lakhanpalii 相区分。 
在 BLASTn 比对中，采自红叶谷的拉氏红

菇(R. lakhanpalii)的序列 OM063098 与模式标

本的序列 MN262088 相似度为 100%，序列覆盖

度为 98%。基于形态学和分子序列的综合研究

显示，该物种为拉氏红菇(R. lakhanpalii)。 
 
 

 
 
 

图 6  基于 rDNA ITS 序列构建的红菇属(Russula)的贝叶斯系统发育树   内部结点 2 个值分别表示

maximum likelihood bootstrap (MLBP)/Bayesian posterior probability (BIPP)，加粗的结点表示 MLBP≥70
且 BIPP≥95%，GenBank 登录号标注在种名后面，本研究所获取的序列用加粗字体表示，选用 Russula substriata 
J. Wang, X. H. Wang, Buyck & T. Bau 和 R. maguanensis J. Wang, X. H. Wang, Buyck & T. Bau 作为外群 
Figure 6  Bayesian phylogenetic tree of Russula based on rDNA ITS sequences. The two values of internal 
nodes respectively represent maximum likelihood bootstrap (MLBP)/Bayesian posterior probability (BIPP). 
The nodes in bold represent MLBP≥70 and BIPP≥95%. The GenBank locus is marked after the species name 
and the sequence obtained in this study is shown in bold. Russula substriata J. Wang, X. H. Wang, Buyck & T. 
Bau and R. maguanensis J. Wang, X. H. Wang, Buyck & T. Bau are selected as outgroups.  
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3  讨论与结论 
径边刺毛鬼伞(Tulosesus callinus)隶属于小

脆 柄 科 (Psathyrellaceae) 刺 毛 鬼 伞 属

(Tulosesus)，1953 年 Lange 等[23]基于丹麦和美

国的一些标本首次描述了这个种，将其命名为

Coprinus callinus，其中一些标本由于盖皮囊状

体以及担孢子存在差异被划分到该种的种下等

级 C. callinus var. callinus。Redhead 等[33]基于分

子 研 究 ， 将 传 统 的 鬼 伞 属 细 分 为 鬼 伞 属

(Coprinus)、小鬼伞属(Coprinellus)、拟鬼伞属

(Coprinopsis)及近地伞属(Parasola)，C. callinus
和 C. callinus var. callinus 被 新 组 合 成

Coprinellus callinus。Wächter 等[34]基于分子系

统发育证据和形态学特征，将小脆柄菇科

(Psathyrellaceae)划分成 16 个属，Coprinellus 
callinus 被新组合成径边刺毛鬼伞(T. callinus)，
作为刺毛鬼伞属 (Tulosesus)的模式种。属名

Tulosesus 是 Setulosus 相同字母异序词，而

Setulosus 则是 C. subsect. Setulosi J. E. Lange, 
Dansk bot. Ark.中亚组“Setulosi”的基原异名，可

以用“刺毛鬼伞属”作为 Tulosesus 的中文学名[35]。

2021 年 9 月出版的《甘肃连城国家级自然保护

区大型真菌图鉴》[22]中记载了一种名为“路边小

鬼伞(Coprinellus callinus) (M. Lange & A. H. 
Sm.) Vilgalys, Hopple & Jacq. Johnson”的物种，

为径边刺毛鬼伞(T. callinus)的异名，本研究系

中国第二次科学报道。 
拉氏红菇(Russula lakhanpalii)隶属于红菇

科(Russulaceae)红菇属(Russula)，Ghosh 等 [31]

在印度首次发现了拉氏红菇(R. lakhanpalii)。
Chen 等 [36]在研究论文中提供了一份来自中国

的拉氏红菇(R. lakhanpalii)的序列，但并无形态

学描述，也未说明该种在中国的分布地区，因

此本研究中将该种作为中国新记录种处理。 

本研究利用经典形态学和分子系统学相结

合的方法研究了采自吉林省延边朝鲜族自治州

敦化市寒葱岭红叶谷的一个中国新记录种以及

一个省级新记录种，尽管在微观形态上与原始

表述有些许差异，但大体上是高度吻合的，结

合 nrITS 序列进行系统发育分析，确定了这    
2 个物种的系统位置与亲缘关系，进一步验证

了形态学的鉴定结果。 
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