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香菇（Lentinula edodel）又名花菇、香蕈，是一种

木腐性真菌，在分类上隶属于真菌界担子菌门伞菌

纲伞菌目香菇属[1]。我国栽培的食用菌品种繁多，

栽培历史悠久，在众多人工栽培品种中，香菇产量

最高，也是最早走进我国饮食生活的食用菌种类之

一[2]，香菇肉质肥厚鲜美，营养丰富，是一种药食同

源的食物，含有多糖、蛋白质、嘌呤、人体必需氨基

酸等多种可改善人体营养性贫血、调节免疫系统、

降低胆固醇等的营养成分[3]。随着国家相关精准扶

贫政策的实施，香菇生长周期短、平、快的生长特性

及较高的经济效益驱动[4]，我国的香菇产业进入了

新层次的发展阶段，栽培面积逐步扩增，主要栽培

区域有河南、浙江、湖北、河北、福建、吉林、辽宁、陕

西等省份。安龙县位于贵州省西南部，属亚热带季
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摘 要：为了筛选出安龙县夏季适合栽培的香菇菌株，以安龙县各香菇种植企业收集的 6 株香菇菌株为试验材料，

比较 6 株香菇的菌丝生长速度、拮抗反应、基因序列、子实体单棒产量，并构建系统发育树。结果表明，AL3 菌株的

菌丝生长速度较快，平均生长速度为 4.51 mm·d-1，显著高于其他菌株，其次是 AL6 菌株，平均生长速度为 4.37 mm·d-1，

AL1 和 AL6 菌株与其他菌株之间拮抗现象明显，其余菌株拮抗不显著或无拮抗；ITS 序列比对及系统发育分析将 6

株香菇菌株聚为香菇属进化的 3 个大类，2 个不同菌株及 4 个不同亚种；AL4 菌株单棒产量最高，为 0.58 kg，其次是

AL6 菌株，单棒产量为 0.47 kg。综合各试验结果分析得出，6 株菌株中，AL4、AL6 和 AL3 菌株较适合在安龙县夏

季栽培，研究结果可为安龙县夏季适栽香菇种质资源的筛选提供理论依据。
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Abstract: In order to select suitable Lentinula edodels strains for summer cultivation in Anlong county, six L. edodels

strains collected from various L. edodels strains growing enterprises in Anlong county were used as test materials, and the

mycelial growth rate, antagonistic response, gene sequence, and single rod yield of the substrate of the six L. edodels

strains were compared, and phylogenetic tree was constructed. The results showed that among the six L. edodels strains,

the growth rate of the AL3 strain was faster, with an average growth rate of 4.51 mm · d-1, which was significantly higher

than that of the other strains, followed by that of the AL6 strain, with an average growth rate of 4.37 mm·d-1; antagonism

between the AL1 and AL6 strains and the other strains was obvious, and the rest of the strains had no antagonism that was

not significant or antagonistic; ITS sequence alignment and phylogenetic analyses placed the six L. edodels strains into

three major evolutionary categories of the Lentinula, the six strains were categorized into two homozygous strains and

four different subspecies. AL4 strain had the highest single rod yield of 0.58 kg, followed by AL6 strain with single rod

yield of 0.47 kg. The results of the experiments showed that among the six L. edodels strains, AL4, AL6 and AL3 strains

were more suitable for summer cultivation in Anlong country, which provided theoretical support for the selection of suit-

able L. edodels strains germplasm resources for summer cultivation in Anlong county.
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风湿润气候区，年平均气温 15.3 ℃，最冷月平均气

温 6.4 ℃，最热月平均气温 21.9 ℃；年平均降水量

1 195.4 mm；年平均无霜期 308 d；年日照时数 1545 h，

气候特征非常适宜食用菌生长 [5]。自“十三五”以

来，安龙县凭借优越的自然生态气候、丰富的水土

资源和市场区位优势，紧跟贵州省将食用菌作为全

省重点农业特色优势产业的政策，将香菇产业作为

推动乡村振兴的主导产业[6-7]。然而，走访安龙县本

地香菇种植企业发现，近年来安龙县香菇菌种引种

混乱，导致同种异名、同名异种现象频发，种植户因

不清楚菌株的生理特性，无法充分发挥菌种优势，

影响了适合当地栽培的香菇种质资源的筛选。因

此，分类整理各菌株的差异性，避免种源混乱，对

推动安龙县香菇产业的健康可持续发展具有重要

意义。

以往的香菇菌种鉴定工作主要依赖传统的形

态学鉴定方法，虽然经典的分类方法在一定程度上

能对类群进行很好的划分，但是由于大部分食用菌

形态特征复杂，近缘种子实体特征相似，以及子实

体的形态容易受到外界环境的影响而出现不稳定，

导致同一菌种生长环境不同而在形态上表现出较

大的差异[8]。此外，对于进行人工栽培的食用菌品

种来说，通过栽培试验获得子实体，然后再根据子

实体的特征进行鉴定，这种鉴定方法虽然操作简

单、鉴定结果直观，但是所花费的时间较长，一般都

需要数月，甚至一年的时间。因此，单纯依靠经典

形态学鉴定方法来对食用菌进行分类和鉴定存在

较多困难。随着生物科学技术的快速发展，传统鉴

定和分子生物学鉴定的结合能够较好地鉴定食用

菌种内种质资源的特异性[9]。笔者以安龙县各香菇

栽培企业出菇基地收集的 6 株香菇菌株为试验材

料，通过“菌丝生长特征测定+拮抗鉴定+ITS 序列分

析+出菇品比试验”多种鉴定方法相结合，初步筛选

适合安龙县夏季栽培的优良种质资源，以期为安龙

县香菇产业发展提供理论参考，进一步加快食用菌

产业提质增效，提高企业和菇农的种植效益。

1 材料与方法

1.1 材料

供试菌种为安龙县各香菇栽培企业出菇基地通

过组织分离收集的 6 株香菇菌株，具体信息见表 1。

母种培养基为 PDA 固体培养基：马铃薯

200 g、葡萄糖 20 g、琼脂 20 g、水 1000 mL，pH 自

然；菌棒培养基配方为：硬杂木屑 79%，麦麸 20%，

石膏 1%，含水量 55%~60%，pH 6~7。

rDNA ITS 分析所用的 ITS 通用引物 ITS1

（5'- TCCGTAGGTGAACCTGCGG- 3'）和 ITS4

（5'-TCCTCCGCTTATTGATATGC-3'）购自上海生工

生物工程有限公司。

1.2 方法

1.2.1 菌丝生长速度测定 取直径为 5 mm 菌种块

接种到 90 mm PDA 固体培养基平板中央，置于

24 ℃恒温暗培养，观察菌落生长情况，并采用十字

交叉法测量菌落直径，每个菌株设置 3 次重复。

计算 6 菌株菌丝生长速度，观察记录比较不同菌株

长势。

1.2.2 拮抗鉴定 在 PDA 平板固体培养基上，将

各参试菌株 3 组 1 个组合放置于 90 mm 培养皿内

表 1 供试香菇菌株信息表

Table 1 Information of tested Lentinula edodes trains

编号

Number

AL1

AL2

AL3

AL4

AL5

AL6

菌株名称

Strain name

普坪 18

Puping 18

琳荣丽 9 号

Linrongli 9

陇西 T2

Longxi T2

陇西 0912

Longxi 0912

景地 10 号

Jingdi 10

三明 0912

Sanming 0912

来源地

Source

贵州安龙仰金食用菌发展有限公司

Guizhou Anlong Yangjin Edible Fungus Development Co., Ltd

贵州琳荣丽食用菌有限公司

Guizhou Linrongli Edible Fungus Co., Ltd

贵州福顺三友农业生物有限公司

Guizhou Fushun Sanyou Agricultural Biology Co., Ltd

贵州福顺三友农业生物有限公司

Guizhou Fushun Sanyou Agricultural Biology Co., Ltd

贵州景地生物科技有限公司

Guizhou Jingdi Biotechnology Co., Ltd

贵州冠达菌业科技有限公司

Guizhou Guanda Mushroom Technology Co., Ltd

菌棒培养至成熟时长

Time of culture to maturity/d

86

122

122

86

122

86

菌龄分类

Age classification

短菌龄

Short germ age

长菌龄

Long germ age

长菌龄

Long germ age

短菌龄

Short germ age

长菌龄

Long germ age

短菌龄

Short germ age

注：按照菌棒培养时长对菌龄进行分类，长菌龄>120 d；中菌龄为 90~120 d；短菌龄<90 d[10-11]。

Note: Classification according to the culture time of the rod, long age> 120 days; medium age is 90-120 days; short age <90 days [10-11].
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对峙培养，接种量为 5 mm 的打孔器打取各菌株种

块，每个组合 3 次重复，置于 24 ℃培养箱内倒置培

养，培养 10 d 后，观察记录 6 株菌株之间菌丝接触

区有无拮抗反应。

1.2.3 DNA 提取和 ITS 分子鉴定 采用改良的

CTAB 法提取 DNA[11- 12]。将供试 6 株菌株在 PDA

液体培养基中 24 ℃生长 7 d 后，提取 DNA，随后用

两对引物 ITS1 和 ITS4 进行 PCR 扩增，反应总体系

为 50 μL，包括 5 μL 10×PCR Buffer、4 μL dNTP、

1 μL10 μmol ·L-1 上游引物、1 μL10 μmol ·L-1 下游引

物、1 μL Taq DNA 聚合酶、2 μL DNA 模板，用水补

至 50 μL。PCR 扩增条件：94 ℃预变性 2 min，

94 ℃变性 40 s，52 ℃复性 1 min，72 ℃延伸 1 min，

共 35 个循环，72 ℃保温 5 min，4 ℃保存，扩增完成

以后，将 PCR 产物用 0.8%的琼脂糖凝胶电泳进行检

测，并送上海生工生物工程有限公司进行测序。测序

获得的 rDNA ITS 序列经 DNAMAN 软件多序列比

对重排后，提交到 NCBI 数据库获得 Genebank 登录

号，并进行 BLAST 比对，得到与其最相似的物种名、

登记号及序列相似性，同时应用 MEGA 7.0 软件以平

菇（Pleurotus ostreatus）为外群，对 6 个样品的 ITS 序

列进行系统发育构建分析，采用最大似然法（maxi-

mum likelihood method）构建系统发育树[13]，以 Boot-

strap 法经 1000 次循环检验系统树的可靠性，使用

最大复合似然法计算进化距离[14]。

1.2.4 大棚出菇品比试验 品比出菇试验于 2023

年 1—7 月在贵州省黔西南州安龙县春潭街道安龙

县研发中心出菇试验基地进行。2023 年 1 月接种，

2023 年 4 月上棒，2023 年 7 月采完第三茬菇后结

束试验。选用 15 cm×55 cm×0.004 cm 的聚乙烯袋，

按照常规菌棒制作和出菇管理等方法[15]，开展菌袋

制作、接种、菌棒培养、转色管理、出菇期管理及香

菇采收等各环节的管理工作。出菇品比试验共有 6

株供试菌株，分别设置为两个短菌龄试验组和长菌

龄试验组，其中短菌龄试验组包括 AL1、AL4 和

AL6，长菌龄试验组包括 AL2、AL3 和 AL5，互为对

照组。采用随机区组的试验设计方法，每个菌株接

种 3000 袋，将培养好的每个菌株摆放于 3 个空置

的出菇大棚进行出菇观察记录，每个大棚 1000 棒，

共用 18 个出菇大棚，总试验数量为 18 000 袋，待 6

个菌株第三茬菇采收结束以后结束试验，利用电子

台秤称质量，记录收集的每一茬香菇鲜质量总数，

根据每一个品种的试验总数量进行单棒产量的统

计分析。

1.3 数据处理

采用 SPSS 16.0 软件进行试验数据分析，应

用邓肯氏新复极差法（Duncan）进行差异显著性

分析。

2 结果与分析

2.1 菌丝体生长测定结果分析

菌丝生长快慢是菌株细胞分裂快慢的表现，从

侧面反映了菌株间遗传的差异性。由表 2 和图 1

可知，6 株菌株的菌丝在平皿中的生长速度和满皿

时间都不一样，其中 AL3 菌株生长速度较快，平均

生长速度为 4.51 mm · d-1，其次是 AL6 菌株，平均

生长速度为 4.37 mm · d- 1，二者无显著差异，但

AL3 菌株显著大于其他菌株，生长速度最慢的是

AL5 菌株，平均生长速度为 3.61 mm · d-1，而 AL4、

AL2、AL1、AL5 的生长速度无显著差异。从长满

平皿的时间来看，也是 AL3、AL6 菌株最先长至培

养皿边缘。菌丝长满平皿后，依据菌丝生长的浓密

程度，将对照菌株的菌丝密度用“+++”表示，“+”号

越多，表明菌丝生长越浓密。对 6 株香菇比较发

现，AL3 菌株的菌丝生长速度最快，菌丝洁白粗壮、

稀疏，菌落均匀；AL5 菌株的菌丝生长速度最慢，菌

丝洁白致密，菌落不均匀。

2.2 拮抗鉴定结果分析

由图 2 和表 3 可知，6 个香菇菌株共设计拮抗

表 2 供试香菇菌株菌丝体生长测定结果

Table 2 Results of the grow of L. edodes strains

菌株

Strain

AL1

AL2

AL3

AL4

AL5

AL6

生长速度

Growth

rate/（mm·d-1）

3.76±0.12 bc

3.78±0.28 bc

4.51±0.06 a

3.86±0.33 bc

3.61±0.07 c

4.37±0.04 ab

菌落颜色

Colony

color

洁白致密

White and dense

洁白粗壮

White and thick

洁白粗壮

White and thick

洁白粗壮

White and thick

洁白致密

White and dense

洁白粗壮

White and thick

菌丝长势

Growth of

mycelium

+++

++

+

+

+++

++

菌落特征

Colony

characterization

均匀

Even

较均匀

More even

均匀

Even

较均匀

More even

不均匀

Uneven

不均匀

Uneven

注：“+”菌丝稀疏；“++”菌丝较浓密；“+++”菌丝致密。不同小

写字母表示差异显著（p<0.05）。

Note: "+" represents mycelium is sparse; "++" represents myceli-

um is denser; " +++ " represents mycelium is dense. Different lower-

case letters indicate significant difference（p<0.05）.
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注：从最上方菌株按顺时针顺序排列，A（AL1、AL2、AL3）、B（AL1、AL3、AL4）、C（AL1、AL4、AL5）、D（AL1、AL5、AL6）、E（AL2、AL4、

AL5）、F（AL2、AL5、AL6）、G（AL3、AL4、AL5）、H（AL3、AL5、AL6）、I（AL4、AL5、AL6）。

Note: In clockwise order from the topmost strain, A（AL1, AL2, AL3）, B（AL1, AL3, AL4）, C（AL1, AL4, AL5）, D（AL1, AL5, AL6）, E（AL2,

AL4, AL5）, F（AL2, AL5, AL6）, G（AL3, AL4, AL5）, H（AL3, AL5, AL6）, I（AL4, AL5, AL6）.

图 2 供试香菇菌株拮抗鉴定

Fig. 2 Antagonistic identification of L. edodel strains for testing

图 1 供试香菇菌株生长情况

Fig. 1 Growth status of L. edodel strains for testing

组合 15 组，拮抗现象明显的有 9 组，占 60.00%；拮

抗现象不明显的有 2 组，占 13.33%；无拮抗的有 4

组，占 26.67%。其中 AL2、AL3、AL4 之间无拮抗，

与其他各菌株之间拮抗明显，表明 3 株菌株亲缘关

系较近，初步鉴定为同一菌株；AL1、AL6 与其余各

菌株之间拮抗明显，表明 AL1 和 AL6 与其余各菌

株亲缘关系较远，可独立为两株菌株；AL5 菌株与

AL2 和 AL3 无拮抗或拮抗不明显，但同 AL4 产生

明显拮抗反应，表明仅靠拮抗试验结果无法直接将

AL5 菌株进行分类，最后分类结果还应结合分子鉴

AL1 AL2 AL3 AL4 AL5 AL6

B

ED

A C

F

G IH
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定结果进行综合分析。根据拮抗试验结果可将 6 个

香菇菌株初步分为 2 个不同菌株及 3 个不同亚种。

2.3 分子序列测定结果分析

2.3.1 rDNA ITS 序列比对分析 将经测序的 6 株

香菇菌株的 ITS 序列在 DNAMAN 软件中进一步

进行比对分析，结果表明，AL1、AL2、AL3、AL4、

AL5、AL6 各菌株之间的序列相似性在 98.24%~

99.71%之间，可将 6 个菌株鉴别为香菇属。

2.3.2 rDNA ITS 在 NCBI 比对结果分析 6 株香

菇菌株的 rDNA ITS 区段 PCR 扩增产物经电泳检

测，均扩增到了目的条带且扩增条带在 700~800 bp

之间，符合测序要求。将测序正确的核酸序列提交到

NCBI 数据库进行 BLAST 比对，得到与其最相似的

物种名、登记号及序列相似性。结果表明，6 株菌株核

酸序列在 NCBI 上的序列相似性在 99.57% ~

100.00%（表 4），均为香菇（L. edodes），AL1 和

AL6 为不同菌株，AL2、AL3、AL4、AL5 可鉴定为

同一菌株。

表 3 供试香菇菌株拮抗鉴定结果分析

Table 3 Analysis of antagonistic identification results of

L. edodel strains for testing

菌株

Strain

AL1

AL2

AL3

AL4

AL5

AL6

AL1

++

++

++

++

++

AL2

--

--

--

++

AL3

--

+-

+-

AL4

++

++

AL5

++

AL6

注：“++”表示两菌株间拮抗明显，“--”表示两菌株间无拮抗，

“+-”表示两菌株间拮抗不明显。

Note:“++”indicates significant antagonism between the two

strains,“--”indicates no antagonism between the two strains, and“+-”

indicates insignificant antagonism between the two strains.

表 4 供试香菇菌株在 NCBI 数据库中比对结果

Table 4 Comparison result of L. edodel strains in NCBI database

编号

Number

AL1

AL2

AL3

AL4

AL5

AL6

登录号

Name

MH101906.1

MN622792.1

MN622792.1

MN622786.1

MN622786.1

MW021135.1

NCBI 比对结果

NCBI comparison result

Lentinula edodes strain 922

Lentinula edodes voucher JFRL114

Lentinula edodes voucher JFRL114

Lentinula edodes voucher JFRL24

Lentinula edodes voucher JFRL24

Lentinula edodes strain VM267

序列相似性

Sequence similarity/%

100.00

99.72

99.57

99.71

100.00

99.57

备注

Remark

与 Lentinula edodes voucher JFRL24 一样是 99.72%

与 Lentinula edodes voucher JFRL24 一样是 99.57%

与 Lentinula edodes voucher JFRL114 一样是 99.71%

与 Lentinula edodes voucher JFRL114 一样是 100.00%

2.3.3 基于 rDNA ITS序列系统发育树分析 经测

序获得的 6 株供试香菇菌株的 ITS 序列长度为

701~707 bp。使用最大复合似然法计算进化距离，6

株香菇的遗传距离在 0.000 0~0.201 9 之间。其中

AL1 遗传距离最远为 0.201 9，AL6 与其他株遗传距

离为 0.000 6~0.004 8，其他各菌株的遗传距离在

0.000 0~0.005 2 之间，在 Genebank 中下载平菇 P.

ostreatus isolate P93（KY962509）ITS 序列，长度为

687 bp，作为外类群，与 6 株香菇种质资源的 ITS 序

列构建 NJ 系统进化树（图 3），可以发现，6 株香菇

菌株可以聚为 3 个大类。其中 AL1、AL6 各自独立

为一支；AL2、AL3、AL4 和 AL5 聚为一支且组成姐

妹群，其中 AL2 和 AL4 的自展支持强度为 90，亲缘

关系较近。

2.4 大棚出菇品比试验结果分析

出菇试验共持续约 7 个月，采收完第三茬菇后

结束，6 株菌株全部出菇，6 株香菇菌种出菇情况以

单棒产量（kg）进行统计分析。由图 4 可知，6 株香

菇菌株单棒产量之间差异显著，单棒产量从高到低

排序为 AL4>AL6>AL1>AL3>AL2>AL5，其中 AL4

单棒产量最高，为 0.58 kg，超过 0.30 kg 以上的菌株

为 AL4、AL6、AL1，单棒产量较低的两个菌株为

图 3 供试香菇菌株 ITS 序列构建系统进化树

Fig. 3 Phylogenetic tree of L. edodelodel strains ITS

sequences
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AL2 和 AL5。从菌龄分组上来看，在安龙夏季栽培

香菇菌种出菇情况较好的菌株均为短菌龄菌株：

AL4、AL6、AL1，单 棒 产 量 分 别 为 0.58、0.47、

0.33 kg，3 株菌株平均单棒产量为 0.46 kg，而长菌

龄 3 株菌株 AL2、AL3、AL5 单棒产量分别为 0.14、

0.27、0.10 kg，3 株菌株平均单棒产量仅为 0.17 kg，

仅为长菌龄菌株产量的 36.96%。

3 讨论与结论

在香菇生产中，菌种质量直接影响栽培的成败

和产量的高低，同时关系到产业的可持续健康发

展。然而，近年来由菌种质量问题引发的生产事故

时有发生，给农民和当地经济造成重大损失。食用

菌菌丝虽具有无限生长的特性，但细胞分裂次数越

多，老化程度越高，变异也越严重[16]，这是导致香菇

产量下降的重要原因之一，因此对香菇建立快速准

确的鉴定方法是十分必要的。对食用菌进行分类

和鉴定的传统方法主要是通过观察菌丝、孢子和子

实体的形态学特征，并结合生理生长性状描述进行

分类，传统分类法的优势在于形态特征易于观察和

比较，并具有相对的稳定性[17]，在香菇育种选种时，

可以将菌丝生长速度作为选择亲本的指标[18]，对安

龙县香菇主产区栽培的 6 株菌株进行菌丝体生长

速度测定试验以及大棚出菇试验，结果表明，AL4

和 AL6 的菌丝生长速度快，菌丝洁白粗壮，而菌株

AL5 的菌丝生长速度最慢，结合菌株夏季出菇试验

结果来看，菌株 AL4 和 AL6 出菇产量较高，且相对

较耐高温，菌株 AL5 出菇产量较低，研究结果与庞

媚等 [19]对平菇菌株的结果相似。在出菇试验中，6

株供试香菇菌种中出菇情况较好的菌株为菌丝生

长速度快、菌丝洁白粗壮的短菌龄菌株，平均单棒

产量是长菌龄菌株的 2.7 倍，表明短菌龄菌株比长

菌龄菌株更适合在安龙县夏季栽培，短菌龄菌株的

越夏能力强于长菌龄。

拮抗反应试验也可用于预测菌株间的亲缘关

系，在真菌分类学上广泛应用，可对菌株进行初步

的分类[20]。对安龙县香菇主产区栽培的 6 株菌株进

行拮抗试验，结果表明，AL1 和 AL6 与其他菌株之

间拮抗明显，可初步认定为独立菌株；AL2、AL3、

AL4 之间无拮抗，与其他菌株之间拮抗明显，可初

步认定为同一菌株，虽然菌株间命名不同，但可能

为同一菌株。AL5 与 AL2 和 AL3 无拮抗或拮抗不

明显，但与 AL4 产生明显拮抗反应，表明仅靠拮抗

试验结果无法直接分类 AL5，还需结合分子鉴定的

结果，与谢雪迎等[21]得出的拮抗试验只能用于菌株

的初步分类的结论相似。与分子生物学鉴定结果

相比，拮抗试验只能将有拮抗反应的菌株分为不同

菌株，却不能将没有拮抗反应的菌株视为相同菌

株，甚至很难说没有拮抗反应的菌株亲缘关系近，

有的不同种或不同属之间的菌株也可能没有拮抗

反应，因此，拮抗测定仅仅是菌种鉴定的一种辅助

手段[22]。

ITS 序列被称为基因转录间隔区，又叫内转录

间隔区[23]，存在种间变异大、种内保守性高、片段较

短的特点，同时容易与单对引物结合，便于测序与

扩增，在系统发育分析以及物种鉴定方面，ITS 序列

一直作为一个有效鉴定真菌种类的分子标记。在

香菇的遗传多样性研究中，崔筱等[24]利用 ITS 序列

将 41 个香菇品种聚为独立进化的 4 个大类，即 3

个不同的菌株和 8 个不同的亚种。宋小亚[25]等利用

ITS 序列将丽水市某香菇产区 3 株混乱的菌株鉴别

出来，避免了一场由于菌种混乱导致的生产事故。

在菌种种质资源鉴定研究中，通过表型与 ITS 测序

相结合的方法，将菌株间序列相似性≥99.9%的定义

为同一菌株，序列相似性 99.0%~99.9%之间的定义

为同一亚种，序列相似性为 99.4%~99.9%之间，可

认为是同一菌株的不同亚种 [26]，供试的 rDNA ITS

序列通过与 NCBI 的 GenBank 数据库进行 BLAST

检索比对，序列相似性为 95%~99%，鉴别为相同

属，序列相似性≤95%，鉴别为相同科[27]，结合上述研

究成果对本试验中 6 供试菌株进行 ITS 测序分析，

结合拮抗试验结果，表明 6 个菌株均属于香菇属，

又将 6 株香菇属菌株 AL1 和 AL6 分为独立菌株，

AL2、AL3、AL4 和 AL5 为不同亚种，引用平菇

注：不同小写字母表示在 0.05 水平差异显著。

Note: Different small letters indicates significant difference at 0.05

level.

图 4 供试香菇菌株出菇单棒产量

Fig. 4 Single rod yield of L. edodel strains for testing
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（Pleurotus ostreatus）作为外类群，与 6 株香菇种质

资源的 ITS 序列使用 MEGA7.0 软件构建 NJ 系统

进化树，可以发现，6 株香菇菌株可以聚为 3 个大

类，且不同菌种间亲缘关系较近。

综上所述，笔者通过“菌丝生长速度测定+拮抗

鉴定+ITS 序列分析+出菇品比试验”多种鉴定方法

相结合，确定了安龙县主栽的 6 株香菇菌株为 3 个

不同类群；2 个不同的菌株及 4 个不同亚种，该方法

可以有效鉴定香菇菌株种类，基本能解决香菇菌种

命名混乱的问题。在适栽菌种选择方面，6 株菌株

中短菌龄菌株 AL4 和 AL6 较长菌龄菌株来说产量

更高，耐高温性更强，更适合夏季栽培。研究结果

为进一步探索高效出菇管理技术提供了理论和数

据支持，为食用菌产业健康发展提供了保障。
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