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食药用菌是具有较高营养价值和药用价值的

大型肉质或胶质子实体的高等真菌[1]。对我国食药

用菌的认识、开发和利用可以追溯到仰韶文化时

期[2]，据报道，目前我国的食药用菌种类有近千种，

然而被广泛认识和食用的仅有 200 余种[3]。自 1996

年首个真核生物－酿酒酵母基因组测序以来[4]，随

着测序方法的革新与测序成本的下降，真菌基因组

学领域的研究取得了长足的发展。与其他真核物

种相比，真菌的基因组结构比较简单，在序列注释、

基因改造方面都更为方便。当前，对真菌全基因组

的研究已由单一物种的全基因组发展到基于群体

基因组的多个基因序列，并将两者进行整合研究，

有望揭示基因水平转移、正选择、基因扩张和基因

收缩等生物学问题。以真菌基因组的研究与发展

作为良好的基础应用于相应物种的转录组、蛋白质

组、代谢组及功能基因组研究，促进了真菌生物学

乃至整个生物学的研究与发展[4]。近年来，我国食

药用真菌的分子生物学研究蓬勃发展，从理论到实
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摘 要：以食药用菌为研究对象，概述了食药用菌的基因组测序现状及基于基因组测序的基因挖掘和改造等方面的

应用。据 NCBI 数据，担子菌基因组测序数据有 980 条记录；子囊菌基因组测序数据有 3850 条记录，目前有 130 余

种食药用菌已经完成基因组测序工作。比较基因组学在灵芝、香菇、樟芝等部分真菌中的应用，为研究该物种的遗

传多样性、进化和次生代谢物的生物合成奠定了基础。CRISPR/Cas9 基因编辑技术可以快速高效地实现食药用菌

基因的精准编辑，包括基因敲除、点突变和基因插入等操作。基因组学的研究将有助于改善食药用菌的品质、提高

其营养价值，甚至开发新品种，并促进食药用菌产业的可持续发展。
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Abstract: Here we present a comprehensive overview of the current status of genome sequencing in edible and medicinal

fungi, as well as the application of gene mining and modification based on this technology. As of March 2024, NCBI

reports a total of 980 basidiomycete genome sequencing records and 3850 ascomycete genome sequencing records.

Additionally, numerous studies have successfully completed genome sequencing for over 130 species of edible and medic-

inal fungi. Comparative genomics has been applied to investigate genetic diversity, evolution, and secondary metabolite

biosynthesis in specific fungi such as Ganoderma lucidum, Lentinus edodes, and Antrodia camphorata. Furthermore,

CRISPR/Cas9 gene editing technology enables precise manipulation of genes in edible fungi through knockout, insertion,

or point mutation operations. These advancements hold great potential for enhancing the quality and nutritional value of

edible fungi while facilitating the development of new varieties to promote sustainable growth in the industry.
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际的应用，如在食用菌遗传改良[5]、基因组注释[6]、木

质素和纤维素合成酶基因[7]、抗病机制[8]、胁迫[9]等相

关研究中都取得了前所未有的突破性成果。

1 食药用菌的基因组测序现状

基因组（genome）是指该生物体内的 DNA 中全

部遗传物质的总和[10]，一般包括核基因组、线粒体基

因组、叶绿体基因组，在食药用菌中只包含核基因

组及线粒体基因组。据统计，食药用菌的全基因组

测序约有 130 种[4]，对于一些常见食药用菌，如香菇

（Lentinula edodes）、灵芝（Ganoderma lucidum）、蛹

虫草（Cordyceps militaris）、茯苓（Poria cocos）、黑木

耳（Auricularia heimuer）等物种已完成多次基因组

测序，其中部分测序水平已经到了染色体水平，对

更好地了解食药用菌基因组有重要意义。这些基

因组信息的获得使深入的功能分析和系统的比较

基因组学研究得以开展，为深入了解其生命规律和

调控提供了坚实的理论基础。

1.1 食药用菌核基因组测序

截止 2024 年 3 月，据 NCBI 数据，担子菌基因

组测序数据有 980 条记录；子囊菌基因组测序数据

有 3850 条记录，有研究表明，目前有 130 余种食药

用菌已经完成基因组测序 [4]，例如裂褶菌（Schizo-

phyllum commune）、香菇、冬虫夏草（Ophiocordy-

ceps sinensis）、灵芝、茯苓、草菇（Volvariella volva-

cea）、黑木耳、蛹虫草、双孢蘑菇（Agaricus bispo-

rus）、金针菇（Flammulina filiformis）、樟芝（Taiwano-

fungus camphoratus ）、干巴菌（Thelephora ganbajun

Zang）等，表 1 为 5 种常见食药用菌基因组测序情

况。裂褶菌是研究大型真菌遗传发育的模式生物，

表 1 5 种常见食药用菌基因组测序

Table 1 Genome sequencing of 5 common edible and medicinal fungi

物种

Species

香菇 Lentinula edodes

灵芝 Ganoderma lingzhi

黑木耳 Auricularia heimuer

冬虫夏草 Ophiocordyceps sinensis

茯苓 Poria cocos

测序次数

Sequencing times

16

1

2

5

5

菌株

Strain

L808

SCIM1006

Dai 13782

ZJB12195

DCH 776 SS20

基因组大小

Genome size/Mb

45.87

49.15

49.76

101.10

64.44

测序水平

Level

Chromosome

Contig

Scaffold

Scaffold

Contig

登录号

GenBank accession number

GCA_015476405.1

GCA_026283605.1

GCA_002287115.1

GCA_001648815.1

GCA_029448655.1

Ohm 等 [11]对裂褶菌的基因组（38.5 Mb）进行分析，

揭示了其独特的木质素降解机制。裂褶菌是首个

完成基因组测序的大型真菌，目前 NCBI 已有 35 条

裂褶菌基因组数据记录。香菇是世界上第二大菇，

该物种的基因组已被多次报道，但 Yu 等[12]首次结合

高通量染色质构象捕获（Hi-C）技术，构建了香菇高

质量的染色体水平基因组，大小为 45.87 Mb，99%

的序列被锚定在 10 条染色体上，且通过对不同地

区野生菌株和商业品种进行群体基因组重测序，在

分子水平上确定了香菇的育种历史。冬虫夏草作

为传统药物或者保健食品在中国已经有几千年的

历史，中国被毛孢（Hirsutella sinensis）是冬虫夏草

唯一的正确变形体。为了更深入地了解其生理和

药理机制，Jin 等[13]对中国被毛孢的基因组进行了测

序，首次获得覆盖率>99%的中国被毛孢的基因组

（102.72 Mb）。灵芝是一种食药兼用菌，可产生多种

生物活性化合物，其药用价值在中国已有 2000 多

年的历史。Wu 等[14]首次对灵芝基因组（49.15 Mb）

进行了报道，预测编码了 13 125 个基因。茯苓是中

国最重要的传统中药之一，在中国、日本、韩国和其

他亚洲国家普遍使用。Li 等[15]组装了茯苓第一个

高质量的核基因组，包含 14 条染色体，基因组全长

64.44 Mb，Contig N50 长度为 3.76 Mb，并对菌核的

基因组结构、转座子和甲基化、高温适应性和基因

家族扩展进行了分析。

1.2 食药用菌线粒体基因组测序

线粒体（mitochondrion，mt）作为食药用菌的第

二大基因组[16]，其基因组信息主要用于系统发育、分

类鉴定、比较基因组学以及线粒体相关疾病的研

究。随着科学技术的发展、测序手段逐渐成熟，近

年来在真菌线粒体方面的研究成果逐年增多，但是

就目前报道情况来看，已完成线粒体基因组测序的

真菌与其丰富的物种多样性相对而言，远远不够，

且不同真菌线粒体基因组存在较大的差异。

梯棱羊肚菌（Morchella importuna）的线粒体基

因组（272.2 kb）是已报道的大型真菌中最大的，包

含大量内含子、线粒体非保守开放阅读框和重复序

列等[17]。烟色珊瑚菌（Clavaria fumosa）线粒体基因

组是目前所报告的担子菌最大的线粒体基因组，

Wang 等[18]对烟色珊瑚菌的完整线粒体基因组首次
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进行了测序、组装和比较，长度为 256 807 bp。樟芝

是中国台湾特有的一种珍贵的药用真菌。Wang

等[19]首次对樟芝的线粒体基因组进行了组装，大小

为 114 922 bp。冬虫夏草菌株 1229 的完整线粒体

基因组被组装为一个 157 510 bp 的单圆形 dsDNA，

鉴定出的保守基因包括大和小 rRNA 亚基、27 个

tRNA 以及 15 个蛋白编码基因，推测可能是编码

RTs 和 HEs 的内含子 ncORFs 导致了冬虫夏草线粒

体基因组的扩增 [20]。线粒体基因组的测序在干巴

菌、黑木耳、茯苓、草菇、香菇等真菌中也已有报道，

多种食药用菌的线粒体基因组均存在大量的基因

组扩增、丢失、重排现象，可能是存在大量内含子以及

内含子的特殊性导致的，但目前还没有定论。

2 食药用菌的比较基因组学研究

比较基因组学是在基因组测序的基础上，对已

知的基因和基因组结构进行比较，来了解基因的功

能、表达机制和物种进化[21]。在食药用菌中，比较基

因组学一般应用于物种进化、种属间的亲缘关系研

究等方面，像灵芝、香菇、樟芝等部分真菌通过对同

种或同菌株的不同单核菌株进行测序，通过比较分

析，研究该物种的遗传多样性，为了解其生物学、进

化和次生代谢物的生物合成奠定了基础。

2.1 比较基因组学在食药用菌核基因组研究中的

应用

为了解香菇两个单倍体核基因组结构及其在

子实体发育和生长中的相互作用，Gao 等 [22]利用

Illumina、HiFi 和 Hi-C 技术从香菇中分离并组装了

SP3 和 SP30 两个单倍体基因组，总长度分别为

50.93 Mb 和 49.80 Mb，虽然这两个基因组都被组装

成 10 条染色体，但 SP3 和 SP30 这两个单核体在染

色体结构和基因含量方面存在显著差异；经比较基

因组分析，菌株尾部基因在这两个基因组中所占比

例约为 30%。此外，这两个基因组富集了不同的基

因和基因家族，包括参与碳水化合物代谢、次级代

谢和剪接体形成的基因。其中，SP30 菌株的淀粉代

谢基因和蔗糖代谢基因显著富集，且 SP30 菌株在

PDA 培养基上的生长速度快于 SP3 菌株。相反，

SP3 菌株重排基因丰富，可产生风味物质 5′-核苷

酸。比较基因组分析表明，两个单倍体核可能来自

不同的遗传祖先，其中约 30%的基因组是独特的或

非合性的。在主要交配型位点之外的位置发现了

不完整的交配型基因，这表明香菇交配系统可能继

续进化。Chen 等[23]从两个樟芝双核菌——HC1（橘

红色）和 SN1（乳白色）中分离出 4 个单核菌株，对

这 4 个单核体的高质量染色体水平的基因组序列

进行了测序、注释和比较分析，为了解该真菌的生

物学、进化和次生代谢物的生物合成奠定了基础，

证明了樟芝具有四极交配系统，HC1 和 SN1 代表了

两个表现出核型变异的物种内分离物。与几种食

用菌模式生物相比，樟芝在基因家族和个体基因数

量上发生了明显收缩，尤其是在植物、真菌和细菌

细胞壁降解酶方面，很好地解释了樟芝在自然情况

下罕见以及人工培养困难、耗时，且易受真菌和细

菌感染的原因，为深入研究樟芝的遗传操作、子实

体改良以及在天然药物生产中的合成生物学应用

奠定了基础。

2.2 比较基因组学在食药用菌线粒体基因组研究

中的应用

Wang 等[18]通过比较烟色珊瑚菌线粒体基因组，

发现其线粒体基因组包含最多的内含子和内含子

编码开放阅读框（ORF），检测到 4 个新的内含子类，

具有独特的基因排列等特点。基于组合线粒体基

因集的 76 个担子菌的系统发育分析表明，线粒体

基因可以作为担子菌进化的有效分子标记。Wang

等[19]通过对樟芝线粒体基因组共线性进行分析，发

现樟芝线粒体基因组包含一个独特的基因序列，线

粒体基因组之间存在大规模的基因重排；内含子的

数量和种类在 12 个多孔菌目属物种中具有显著的

变异，证明了在多孔菌目属物种的进化过程中发生

了大量的内含子丢失或获得事件。Li 等[24]通过对 4

个灵芝的线粒体基因组进行测序组装，4 个线粒体

基因组的大小从 50 603 bp 到 73 416 bp 不等。灵

芝线粒体基因组的大小在不同种类灵芝中存在差

异，内含子是影响灵芝线粒体基因组大小变化的主

要因素，通过比较分析揭示了灵芝线粒体基因组种

内和种间的变异，在内含子类型、非保守基因和基

因排列等方面具有丰富的多样性。

3 基于基因组测序对食药用菌基因

挖掘

全基因组序列的公布推动了大量相关的基因

研究，但是对这些数据中的大量信息还未全部解

析，目前阶段还是大量利用生物信息学工具对基因

组进行注释，以及蛋白的功能预测，得到一些关于

次级代谢产物、活性物质以及木质素降解相关的基

因信息，研究主要集中于灵芝、蛹虫草、香菇、金针

菇 、平 菇 等 具 有 经 济 价 值 的 食 药 用 菌 。

王凤利，等：食药用菌的基因组学研究进展
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Fernández-fueyo 等[25]对平菇基因组的分析表明，在

一个木质素降解系统中，多功能过氧化物酶承担了

木质素过氧化物酶的作用，研究首次对担子菌中完

整的过氧化物酶同工酶进行了表征，揭示了其高热

稳定性和 pH 稳定性差异。Li 等[7]对蛹虫草疏水蛋

白家族进行了全基因组分析，共鉴定了 4 个疏水蛋

白编码基因，每个疏水酶基因在生命周期和对光照

的反应中具有不同的转录模式，具有致病性生活方

式的子囊菌真菌比腐生菌更容易获得较多的疏水

性编码基因，II 类成员之间的变异比 I 类成员大，只

有少数同源蛋白是通过重复进化的。Kim 等[26]从金

针菇的全基因组序列中鉴定和表征新的金针菇漆

酶基因，在 15 个推测的漆酶基因中，发现 4 个新漆

酶基因含有 4 个完整的铜结合区（10 个组氨酸残基

和 1 个半胱氨酸残基）和 4 个参与形成二硫桥的半

胱氨酸残基，分别为 fvlac1、fvlac2、fvLac3 和 fv-

lac4。在 fvlacc1（Asn- 454）、fvlacc2（Asn- 437 和

Asn-455）、fvlacc3（Asn-111 和 Asn-237）和 fvLac4

（Asn-402 和 Asn-457）的 cDNA 序列中鉴定出潜在

的 N-糖基化位点（Asn-Xaa-Ser/Thr），预测这些蛋白

的前 19~20 个氨基酸残基构成信号肽。漆酶活性

测定和逆转录聚合酶链式反应分析表明，CuSO4 影

响这些漆酶基因的诱导和转录水平。灵芝酸

（ganoderic acids, GAs）作为灵芝重要的药理活性化

合物，是一种三萜类化合物，其生物合成及其调控

机制也是研究热点，但直接调控 GAs 生物合成基因

表达的转录因子尚不清楚。Liu 等 [27]结合基因组

学、DAP-seq、RNA-seq、代谢组学等技术以及分子生

物学和遗传学方法，确定了转录因子固醇调节元件

结合蛋白（SREBP）的可能靶点，包括三萜合成和脂

质代谢基因，首次发现 SREBP 在调节灵芝真菌

GAs 生物合成中的新未知功能，并证明 SREBP 通

过结合启动子区域，促进 GA、麦角甾醇和脂质生物

合成相关靶基因的转录，从而增强 GAs、麦角甾醇

和脂质的代谢能力。

4 基于基因组测序对食药用菌基因

的改造情况

随着食药用菌的基因组数据公布，以及新基因

的发现及基因功能研究的深入，利用分子手段对食

药用菌进行基因改造成为了热点。建立稳定高效

的转化体系是分子育种的基础，主要方式包括 PEG

介导转化法（PMT）、电击法、基因枪法和农杆菌介

导法（ATMT）等 [28]，目前在食药用菌中应用较多的

是 PMT 和 ATMT。Chen 等[29]利用 ATMT 技术将质

粒转化到蛹虫草，在 5-FOA 选择性下获得突变子。

Tu 等[30]通过 PMT 方法将质粒 pU6-ura3-sgRNA1 引

入到灵芝 Cas9 菌株和 ku70 突变体中获得转化子。

对食药用菌改造方向主要是利用基因敲除、基因过表

达、基因沉默等方法，其中 CRISPR/Cas9 基因编辑

系统是对分子育种的一种重要手段。

4.1 CRISPR/Cas9基因编辑系统

早在 1987 年，一段间隔短重复序列首次在

K12 大肠杆菌中被发现[31]；直到 2002 年将其命名为

CRISPR，经测序发现，大约有 40%的细菌基因组上

含有此序列；2012 年，法国科学家利用重组 Cas9 蛋

白以及体外转录的 crRNA 和 tracRNA 成功实现了

体外切割实验；此后华人科学家张峰博士对其进一

步优化，并申请专利；2020 年，Emmanuelle Charpen-

tier 和 Jennifer A. Doudna 由于发现 CRISPR/Cas9

而获得诺贝尔化学奖[32]。CRISPR/Cas9 基因编辑技

术，是对靶向基因进行特定修饰的技术。CRISPR/

Cas9 基因系统由一小段 RNA（sgRNA）和一种高效

的 DNA 切割酶（Cas 核酸酶）组成，其原理主要是在

sgRNA 引导下，Cas9 蛋白对靶基因位点进行特异

性切割，产生 DSB，再利用非同源末端连接（NHEJ）

或同源重组修复（HDR）进行修复，最终实现目标基

因敲除和碱基编辑等基因组遗传修饰[33-34]。

4.2 CRISPR/Cas9基因编辑系统在食药用菌研究

中的应用

部分食药用菌可产生具有经济价值的天然代

谢物，为了获得高产量的三萜、灵芝酸、多糖等代谢

产物，通常是利用遗传转化方法对真菌代谢通路进

行定向改造。传统的同源重组方法基因敲除效率

极低，而且食药用菌多为异核体，获得纯合突变体

的概率较低，所以目前研究人员将目光转向了

CRISPR/Cas9 基因编辑技术。CRISPR/Cas9 技术显

著提高了基因组编辑的效率，确定适当的靶位点有

助于评估编辑效率。在 CRISPR/Cas9 基因组编辑

系统中有 3 种常见的递送策略：体内 Cas9 核酸酶

和体外 sgRNA（体外表达 Cas9 的底盘与 sgRNA）、

体内 Cas9 和 sgRNA 两者（携带 Cas9 表达盒和

sgRNA 盒的全合一质粒），以及体外 Cas9 和

sgRNA 两者（RNP 复合物）[35]。目前成功进行

CRISPR/Cas9 改造的食药用菌并不多，并且大多数

都是将筛选基因作为靶基因，如灵芝、蛹虫草、平菇

等，详见表 2。

Liu 等[57]开发并优化了一种基于金针菇中体外

·· 4
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表 2 CRISPR/Cas9 基因编辑系统在食药用菌改造中的应用

Table 2 Application of CRISPR/Cas9 gene editing system in modification of edible and medicinal fungi

物种

Species

蛹虫草

Cordyceps militaris

蛹虫草

Cordyceps militaris

蛹虫草

Cordyceps militaris

蛹虫草

Cordyceps militaris

蛹虫草

Cordyceps militaris

裂褶菌

Schizophyllum

commune

平菇

Pleurotus ostreatus

平菇

Pleurotus ostreatus

平菇

Pleurotus ostreatus

平菇

Pleurotus ostreatus

平菇

Pleurotus ostreatus

平菇

Pleurotus ostreatus

平菇

Pleurotus ostreatus

平菇

Pleurotus ostreatus

平菇

Pleurotus ostreatus

灵芝

Ganoderma lucidum

灵芝

Ganoderma lucidum

灵芝

Ganoderma lucidum

靶基因

Target gene

ura3

ura3

Cmwc-1/Cmvvd

CmHk1

Cmhyd1

hom2

Popcc1/Poclp1

pyrG

pyrG /fcy1

pyrG /fcy1

mer3/msh4

vp1/vp2/vp3/62347

fcy1

gat1/pex1

PPAR γ

ku70/ura3

ura3/GL17624

cyp5150l8/cyp505d13/

ura3

主要成果

Main results

无标记 CRISPR-Cas9-TRAMA 基因组编辑系统的建立。

Establishment of marker-free CRISPR-Cas9-TRAMA genome editing system.

CRISPR 系统在传统医药领域的首次成功开发。

The first successful development of the CRISPR system in a traditional medicinal.

首次报道了基于 AMM1 的蘑菇基因组编辑和精确靶向基因缺失。

AMA1-based mushroom genome editing and precisely targeted gene deletion are de-

scribed for the first time.

证实了蛹虫草 III 组 CmHK1 对渗透胁迫和杀菌剂的敏感性。

The susceptibility of HK gene CmHK1 of C. militaris III group to osmotic stress and

fungicide was confirmed.

报道了一个 CRISPR/Cas9 靶向系统的安全位点和蘑菇中第一个抗病基因编辑育

种系统。

A safe harbor locus, a safe harbor targeting CRISPR/Cas9 system, and the first dis-

ease-resistant gene-editing breeding system in a mushroom.

首次报道了在担子菌蘑菇中使用预组装的 Cas9 RNPs。

The first report of the use of pre-assembled Cas9 RNPs in a mushroom-forming ba-

sidiomycete.

该研究为性发育的保守和多样机制提供了线索。

The study provides clues to the conserved and diverse mechanisms of sexual devel-

opment.

首次报道了在平菇中使用 Cas9 RNP 系统进行基因组编辑。

The first report demonstrating genome editing using the Cas9 RNP system in the cul-

tivated mushroom P. ostreatus.

利用基于 RNP 的 CRISPR/Cas9 技术对平菇 fcy1 和 pyrG 进行了无标记的基因

组编辑。

The RNP- based CRISPR/Cas9 was used to achieve the ectopic marker- free ge-

nome-editing of fcy1 and pyrG in P. ostreatus..

首次报告在食用菌中使用 CRISPR/Cas9 系统进行基因组编辑。

The first report demonstrating genome editing using the CRISPR/Cas9 system in an

edible mushroom.

平菇双核菌株的两个细胞核中同时存在基因靶向。

Simultaneous gene targeting in both nuclei of a dikaryotic P. ostreatus strain was

demonstrated.

通过 PTG 方法引入多基因突变。

Polygenic mutations were introduced by PTG method.

第一个利用 Cas9 缺口酶分析在染色体上原始位置的真菌启动子。

The first to utilize Cas9 nickase and analyze promoter in the Agaricomycetes at the

original site on the chromosome.

揭示了平菇木质素降解的多样性和保守的分子机制。

The diversity and conserved molecular mechanisms of lignin degradation in white

rot fungi (especially P. ostreatus) were revealed.

CRISPR 工具确定了基因敲除控制基因 PPAR γ的可能性。

The CRISPR tool identified gene knock out possibilities of control ku70 gene PPAR γ.

ku70 断裂菌株是靶向基因插入和替换的有效受体。

The ku70 disruption strains were efficient recipients for targeted gene insertion and

replacement.

首次使用双 sgRNA 系统描述非模式蘑菇中的靶基因缺失。

The first description of target gene deletion in non-model mushrooms using the dual

sgRNA system.

构建了 GA 生物合成功能基因的 CRISPR/Cas9 编辑系统。

A CRISPR/Cas9 editing system for functional genes of GA biosynthesis was con-

structed.

参考文献
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[43]

[44]
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物种

Species

灵芝

Ganoderma lucidum

杏鲍菇

Pleurotus eryngii

香菇

Lentinula edodes

香菇

Lentinula edodes

竹黄菌

Shiraia bambusicola

竹黄菌

Shiraia bambusicola

金针菇

Flammulina filiformis

靶基因

Target gene

pyrG

pyrG

LeHD1

pyrG

SbaPKS

ku80

pyrG

主要成果

Main results

使用 Cas9-gRNA 复合物编辑灵芝基因的效率与质粒介导的编辑系统相同。

The efficiency of editing the G. lucidum gene using the Cas9- gRNA complex was

comparable to that of the plasmid-mediated editing system.

建立了一套杏鲍菇的高效的 pyrG 基因编辑系统。

A highly efficient pyrG gene editing system has been established in P. eryngii.

首次对香菇开发了基于 CRISPR/ cas9 的高效的基因组编辑工具包。

L. edodes developed an efficient CRISPR/ Cas9-based genome editing toolkit for the

first time.

基因组编辑是通过在导入真菌细胞的 Cas9 质粒载体中短暂表达 CRISPR/Cas9

条带来实现的。

Genome editing occurred via the transient expression of the CRISPR/Cas9 cassette

in the Cas9 plasmid vector introduced into the fungal cell.

竹红菌素是关键毒力因子，其生物合成需要 SbaPKS 基因。

The biosynthesis of hypocrellin requires a SbaPKS gene, and hypocrellin is a critical

virulence factor.

100%基因靶向频率和多重基因组编辑。

100% gene targeting frequency and simultaneously multiple genome editing.

首次使用 RNP 复合物递送在金针菇中建立 CRISPR/Cas9 基因组编辑系统。

The first to use an RNP complex delivery to establish a CRISPR/Cas9 genome-edit-

ing system in F. filiformis．

参考文献

Reference

[51]

[52]

[53]

[54]

[55]

[56]

[57]

表 2（续）

Table 2（Continued）

组装的核糖核蛋白复合物的 CRISPR/Cas9 基因组

编辑方法，并首次将其应用于金针菇，与其他方法

相比，该方法避免了使用任何外源 DNA，从而在质

粒构建时节省了时间和劳动力。Boontawon 等[40]将

携带 Cas9 和靶向 fcyl 和 pyrG 的不同 sgRNA 的质

粒分别转移到 PC 9 菌株的原生质体中，产生了分

别对 5-氟胞嘧啶和 5-氟乳清酸表现出抗性的菌株，

首次证明在食用菌中使用 CRISPR/Cas9 系统是可

以进行基因编辑的。Chen 等[29]在蛹虫草中开发并

建立了无标记的 CRISPR-Cas9-TRAMA 基因组编

辑系统，进一步在虫草素和麦角硫因的合成酶中操

作编辑，以展示 Cas9-TRAMA 系统在蛋白质修饰、

启动子强度评估和 10 kb 代谢合成簇缺失中的应

用。Meng 等[36]首次描述基于 AMA1 质粒的大型真

菌基因组编辑和精确靶向基因缺失，在蛹虫草中构

建了基于具有 AMAl 序列的自主复制质粒的高效

CRISPR/Cas9 基因组编辑系统，其研究结果将使多

个基因的修饰在功能基因组学研究和菌株育种中

成为可能。

CRISPR/Cas9 基因组编辑系统在大型真菌中

的应用较植物、动物发展明显不足，且就目前研究

现状来说，CRISPR/Cas9 基因组编辑系统在大型真

菌中的应用还不完善、成熟，依旧停留在初级摸索

阶段。这些问题主要是由于大型真菌的基因组数

据没有得到全部解析、基因层面了解不足以及

CRISPR/Cas9 系统转化效率低下等。

5 展 望

我国拥有极其丰富的食药用菌资源，以前研究

者更多的是将关注点放在了食药用菌的分类、栽

培、育种等方面，更注重其经济价值。随着组学技

术的发展，在基因水平上了解一个物种成为一种趋

势。对于食药用菌来说，了解其生长、发育和各种

代谢通路产生的代谢物以及研究食药用菌的进化

渐渐变成重点。食药用菌全基因组测序可帮助了

解食药用菌的基因构成和结构，通过联系性状、特

性以及功能，可筛选出该菌与食用、药用价值相关

的基因，对推动食药用菌在食品行业的发展，以及

为医药产品的开发利用提供理论支持。在食药用

菌的基因组应用方面，利用比较基因组方法，不仅

为大型真菌生理调节、形态差异、代谢调控等提供

有力的理论支持，还可为将来食药用菌的驯化栽培

提供参考[58]。深入开展食药用菌基因组研究，挖掘

与次生代谢产物合成相关的基因、基因簇，并对其

功能进行鉴定，这为高效、可控地生产有效化合物

提供了技术手段，也为基因组学与合成生物学的学

·· 6
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科交叉奠定了一定的理论基础。真菌基因组的研

究与发展作为良好的基础应用于相应物种的转录

组、蛋白质组、代谢组及基因组研究，促进了真菌生

物学乃至整个生物学的研究和发展。
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