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三种白腐菌生物学特性与木质纤维素酶基因遗传多
样性

杨立霞１，２， 马欣然１， 王玉英１， 闫绍鹏１， 王秋玉１，∗

１ 东北林业大学生命科学学院，哈尔滨　 １５００４０

２ 呼伦贝尔学院生命科学与化学院，呼伦贝尔　 ０２１０００

摘要：本文以采自东北林业大学帽儿山实验林场的 ３ 种白腐真菌———木蹄层孔菌（Ｆｏｍｅｓ ｆｏｍｅｎｔａｒｉｕｓ）、鲍姆鲍姆木层孔菌

（Ｐｈｅｌｌｉｎｕｓ ｂａｕｍｉｉｂａｕｍｉｉ）和火木层孔菌（Ｐｈｅｌｌｉｎｕｓ ｉｇｎｉａｒｉｕｓ）为材料，用菌落直径测量法比较 ３ 种白腐菌在 ＰＤＡ 固体培养基上的

生长速度，采用菌丝体干重法比较其在 ＰＤＡ 液体培养基中的生物量变化。 结果显示：ＰＤＡ 固体培养基上 ３ 种白腐菌均为快速

生长类型，其生长速度木蹄层孔菌＞火木层孔菌＞鲍姆鲍姆木层孔菌；ＰＤＡ 液体培养基中生物量增长速度木蹄层孔菌＞鲍姆鲍姆

木层孔菌＞火木层孔菌。 用比色法测量其木质纤维素酶活性，结果显示：木蹄层孔菌产锰过氧化物酶和漆酶产酶量较高，鲍姆

鲍姆木层孔菌和火木层孔菌产木质素过氧化物酶产酶量较高；木蹄层孔菌、鲍姆鲍姆木层孔菌和火木层孔菌三种白腐菌的三种

主要木质素酶（锰过氧化物酶、漆酶和木质素过氧化物酶）的表达量，种间差异显著（Ｆ ＝ ３．７５∗、５．２０∗∗、３．０１∗），白桦木屑诱导

处理与对照间差异显著（Ｆ＝ ３．８４∗、４．１９∗、５．２８∗）；两种主要纤维素酶（葡聚糖内切酶、葡聚糖外切酶）的表达量，种间差异不显

著，受碳源影响作用显著（Ｆ＝ ３．９９∗、４．０４∗）。 筛选 ２９ 对引物组合，对 ３ 种白腐菌几种主要木质纤维素酶基因进行 ＴＲＡＰ—ＰＣＲ
分子标记检测，比较 ３ 菌种间遗传差异，扩增总条带数为 ３５７ 条，多态性条带数为 ２５５ 条，多态性条带的比例为 ７１．４３％，其中木

质素降解酶基因总多态位点比率为 ７３．７７％，纤维素降解酶基因总多态位点比率为 ６８．９７％。 ３ 种白腐菌的木质纤维素降解酶基

因在种间均存在较高的遗传差异。 因此，特定基因的 ＴＲＡＰ 分子标记可以用于木腐菌的遗传变异分析。
关键词：白腐菌；木质纤维素降解酶；ＴＲＡＰ 分子标记；遗传差异
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木腐菌是生态系统中森林微生物的重要组成部分，其分泌的多种酶能降解木材中的纤维素、半纤维素和

木质素，将木纤维分解为简单的碳水化合物，营木质有机物腐生［１⁃２］。 按其对木纤维降解类型不同，木腐菌分

为白腐菌、褐腐菌和软腐菌三类［３］。 白腐菌因腐朽木材呈白色而得名，属于担子菌门的真菌，在长期的生物

进化过程中形成了一套独特的木质素降解系统，是自然界中木质素的最有效降解物［４］。
早期木腐菌研究主要集中于形态学与分类学，侧重于从自然界中筛选和人工诱变选育高酶活菌株［５］。

随着生物化学和分离技术的发展，有关木腐菌的木质纤维素酶组分的分离和降解机制研究逐渐展开，目前对

结晶纤维素的水解机制已有初步了解［６⁃９］。 但由于天然木材中半纤维素和木质素与纤维素间紧密相连的特

殊结构，天然木质纤维素难被降解的原因仍未被阐明［１０⁃１２］。 ２０ 世纪 ８０ 年代初 Ｋｉｒｋ 和 Ｇｏｌｄ 分别从白腐菌模

式菌种———黄孢原毛平革菌（Ｐｈａｎｅｒｏｃｈａｅｔｅ ｃｈｒｙｓｏｓｐｏｒｉｕｍ）中发现木质素过氧化物酶（简称 ＬｉＰ 酶）和锰过氧化

物酶（简称 ＭｎＰ 酶），提出白腐真菌在降解木质素过程中，需要纤维素或葡萄糖作为木质素的共底物，是木质

素生物降解研究的突破。 ＬｉＰ 酶、ＭｎＰ 酶与后来发现的漆酶（简称 Ｌａｃ 酶），共同构成了白腐菌的木质素降解

酶系。 因白腐菌具有木质纤维素降解特性，故在生物质能源利用、农业废弃物循环利用、造纸废液处理和环境

保护、生物制浆、纺织印染、洗涤剂生产、食品饮料加工等领域拥有广阔的应用前景［１３⁃１７］。
随着现代分子生物学技术的发展，白腐菌作为重要林木病原真菌，其群体遗传学的研究已进入分子水平，

包括同工酶分析、氨基酸序列测定以及 ＤＮＡ 序列变异分析等。 分子标记技术为大规模进行林木病原真菌的

遗传变异研究创造了有利的条件。 靶位区域扩增多态性（Ｔａｒｇｅｔ Ｒｅｇｉｏｎ Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，ＴＲＡＰ）分
子标记，是由 Ｈｕ 和 Ｖｉｃｋ 在 ＳＲＡＰ 分子标记基础上提出的新型分子标记技术［１８⁃１９］。 ＴＲＡＰ 分子标记基于已知

基因的 ｃＤＮＡ 或 ＥＳＴ 序列信息设计锚定引物，选择性扩增靶基因序列，随机引物富含 ＡＴ 或 ＧＣ 碱基，可与模

板 ＤＮＡ 中内含子或外显子区域配对，扩增产物可对靶基因序列进行多态性标记。 该技术操作简单、多态性

高、重复性好、共显性高、费用低、靶基因区域针对性强，是遗传多样性研究中较为理想的分子标记技术［２０⁃２１］。
本研究以帽儿山采集的木蹄层孔菌（Ｆｏｍｅｓ ｆｏｍｅｎｔａｒｉｕｓ）、鲍姆鲍姆木层孔菌（Ｐｈｅｌｌｉｎｕｓ ｂａｕｍｉｉｂａｕｍｉｉ）和火

木层孔菌（Ｐｈｅｌｌｉｎｕｓ ｉｇｎｉａｒｉｕｓ）为对象，测定其生长速度、生物量变化以及木质纤维素相关酶活性，为木材腐朽

机理研究和工业生产菌株选择提供基础数据；采用 ＴＲＡＰ 分子标记技术对 ３ 种白腐菌的木质纤维素酶相关基

因多态性进行检测，为从特定基因水平上研究木腐菌遗传变异提供有用的信息。
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１　 材料与方法

１．１　 实验材料与处理

本试验所用 ３ 种白腐菌为木蹄层孔菌、鲍姆鲍姆木层孔菌和火木层孔菌，采自黑龙江省东北林业大学帽

儿山实验林场，三者均为白色腐朽菌类型［２２］，基本特征如表 １ 所示。

表 １　 ３ 种木材腐朽菌的基本特征

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｍａｉｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｗｏｏｄ⁃ｒｏｔ ｆｕｎｇｉ

木材腐朽菌
Ｗｏｏｄ ｒｏｔ ｆｕｎｇｉ

分类地位
Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｓｔａｔｕｓ

腐朽类型
Ｄｅｃａｙｉｎｇ ｔｙｐｅ

常见宿主
Ｔｈｅ ｃｏｍｍｏｎ ｈｏｓｔ

木蹄层孔菌（Ｆｏｍｅｓ ｆｏｍｅｎｔａｒｉｕｓ） 多孔菌目　 多孔菌科 层孔菌属 白色腐朽 白桦、枫桦、杨等阔叶树

鲍姆鲍姆木层孔菌（Ｐｈｅｌｌｉｎｕｓ ｂａｕｍｉｉｂａｕｍｉｉ） 锈革孔菌目 锈革菌科 木层孔菌属 白色腐朽 杨、栎、丁香等阔叶树

火木层孔菌（Ｐｈｅｌｌｉｎｕｓ ｉｇｎｉａｒｉｕｓ） 锈革孔菌目 锈革菌科 木层孔菌属 白色腐朽 白桦、杨、柳等阔叶树

无菌条件下，以 ７５％酒精清洗腐朽菌子实体表面，用解剖刀分离出菌种子实体内部污染较少、生长旺盛

的小菌块，用 ７５％的酒精溶液消毒 １ ｍｉｎ，无菌水清洗 ３ 次，滤纸吸干后接种于 ＰＤＡ 固体平板培养基，２３℃气

候箱中避光培养，待菌丝长满培养基表面，选择无杂菌污染的菌丝连续转接 ２ 次，转接入含白桦木屑或麦麸试

管内，２３℃气候箱继续培养，待菌丝长满试管，４℃冰箱内保存待用［２３］。
１．２　 菌丝生长特性比较

采用菌落直径法和菌丝干重法比较 ３ 种白腐菌的生物学特性［２４］。 分别将 ３ 种白腐菌纯菌丝点种在 ＰＤＡ
固体培养基（９０ ｍｍ 径培养皿）平板中央位置，２８℃气候箱避光倒置培养；每 １２ ｈ 测量菌落直径变化，直至菌

丝长满平板。 分别将 ３ 种白腐菌菌饼（直径 ９０ ｍｍ）接种于 １００ ｍＬ 三角瓶内的 ４０ ｍＬ ＰＤＡ 液体培养基中，
２８℃ １５０ ｒｐｍ 恒温振荡培养；每 ４８ ｈ 取菌丝体，滤纸过滤得到粗菌丝体，用蒸馏水冲洗 ３ 次，１００℃干燥箱中烘

干至恒重，称量干重，比较 ３ 种白腐菌菌丝体生物量变化。 每处理 ３ 次重复。
１．３　 酶活性鉴定

１．３．１　 木质素降解酶活性的测定

木质素降解酶粗酶液制备：无菌操作条件下，将 ３ 种白腐菌菌饼接种于 １００ ｍＬ 三角瓶内 ４０ ｍＬ ＰＤＡ 液

体培养基中，每个菌种 ２ 个处理，处理样中加白桦木屑，对照样无木屑；２８℃ １５０ ｒｐｍ 恒温振荡培养，定期取菌

样培养液，４℃ １５０００ ｒｐｍ 离心 １０ ｍｉｎ 取上清液，得木质素降解相关酶粗酶液［２５］。 每 ３ｄ 取一次菌样测定酶

活，连续取 ７ 次测定，每次测定每个处理取 ３ 个重复菌样。 每个处理中分别测定 ３ 种酶活，锰过氧化物酶

（ＭｎＰ 酶）测量见参考文献［２６］、漆酶（Ｌａｃ 酶）的活性测量见参考文献［２７］、木质素过氧化物酶（ＬｉＰ 酶）活性测

量见参考文献［２８］。
１．３．２　 纤维素降解酶活性的测定

产纤维素酶固体培养基配置：向 ５０ ｍＬ 三角瓶中加入 １ ｇ 碳源物质和 １０ ｍＬ 培养液，每个菌种 ２ 个处理，
其碳源物质分别为白桦木屑和麦麸；培养液中各种无机盐的质量百分含量分别为：２％ （ＮＨ４） ２ＳＯ４，０．１％ ＫＨ２

ＰＯ４，０．５％ ＭｇＳＯ４·７Ｈ２Ｏ，０．０１％ ＣａＣｌ２，０．０１％ ＮａＣｌ，０．００５％ ＦｅＳＯ４·７Ｈ２Ｏ，０．００１６％ ＭｎＳＯ４·Ｈ２Ｏ，０．００１４％
ＺｎＳＯ４·７Ｈ２Ｏ，０．００２％ ＣｏＣｌ２。 纤维素降解酶粗酶液制备：无菌操作条件下，将 ３ 种白腐菌接种于产纤维素酶

固体培养基，２８℃气候箱中培养，定期取菌样制备粗酶液，向培养瓶中加入 ５ 倍质量的蒸馏水浸泡 １２ｈ，双层

纱布过滤得滤液，４℃ １５０００ ｒｐｍ 离心 １０ ｍｉｎ 取上清液，所得为纤维素降解相关酶粗酶液。 每隔 ４ｄ 取一次菌

样测定酶活，连续取 ７ 次测定，每次测定每个处理取 ３ 个重复菌样。 每个处理中分别测定 ２ 种酶活，葡聚糖内

切酶（ＥＧ 酶）和葡聚糖外切酶（ＥＣ 酶），活性测定见参考文献［２９］。
１．４　 木质纤维素降解相关酶基因 ＴＲＡＰ 标记遗传变异检测

采用改良的 ＣＴＡＢ 法提取 ３ 种白腐菌的总 ＤＮＡ［３０］。 以来自 ＮＣＢＩ 数据库的木质纤维素降解相关酶基因

３　 ７ 期 　 　 　 杨立霞　 等：三种白腐菌生物学特性与木质纤维素酶基因遗传多样性 　
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为靶标基因序列，设计固定引物，引物信息如表 ２ 所示。 筛选具有较好扩增条带多态性的引物对，用于 ３ 菌种

ＴＲＡＰ－ＰＣＲ 分子标记检测，每个处理 ３ 次重复。 ＰＣＲ 最佳反应条件：反应体系 ２０ μＬ，模板 ＤＮＡ １００ ｎｇ、固定

引物（１０ μＭ） ２．０ μＬ、随机引物（１０ μＭ） ２．０ μＬ、ｄＮＴＰ （２ ｍＭ） ２．０ μＬ、ＭｇＣｌ２（２５ｍＭ） ２．０ μＬ、１×Ｂｕｆｆｅｒ （含
Ｋ＋，不含 Ｍｇ２＋） ２．０ μＬ、Ｔａｑ ＤＮＡ 聚合酶 ０．１５ μＬ、ｄｄＨ２Ｏ ７．８５ μＬ；ＰＣＲ 程序为：９４℃ ５ ｍｉｎ；９４℃ １ｍｉｎ，３５℃ １
ｍｉｎ，７２℃ １ ｍｉｎ，５ 个循环；９４℃ １ ｍｉｎ，５６℃ １ ｍｉｎ，７２℃ ９０ ｓ，３５ 个循环；７２℃ ７ ｍｉｎ。 ＰＣＲ 扩增产物经 １×ＴＡＥ
缓冲液，１．８％琼脂糖凝胶，１００ Ｖ 缓冲电压电泳，ＵＰＳ 凝胶成像系统 （Ｕｎｉｖｅｒｓａｌ ＨｏｏｄⅡ， ＢｉｏＲａｄ） 检测电泳

结果。

表 ２　 ＴＲＡＰ⁃ＰＣＲ 引物碱基序列

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｂａｓｅｓ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ｐｒｉｍｅｒｓ ｆｏｒ ＴＲＡＰ⁃ＰＣＲ

引物类型
Ｐｒｉｍｅｒ ｔｙｐｅ

靶基因
Ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅ

引物名称
Ｐｒｉｍｅｒ ｎａｍｅ

引物序列（５′—３′）
Ｐｒｉｍｅｒ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ

固定引物 锰过氧化物酶 ＭｎＰ１ ＡＴＧＧＣＧＣＧＴＧＧＡＡＧＧＴＧ

Ａｎｃｈｏｒ Ｐｒｉｍｅｒ ＭｎＰ２ ＧＧＴＧＡＧＧＣＧＧＡＧＧＧＡＣ

漆酶 Ｌａｃ１ ＡＣＡＡＣＴＡＣＡＡＣＡＡＣＣＣＧＡＣＴＧ

Ｌａｃ２ ＧＴＣＴＧＧＡＡＧＣＧＧＡＴＴＧＴＧ

木质素过氧化物酶 ＬｉＰ１ ＣＣＣＧＡＧＣＣＣＴＴＣＧＡＴ

ＬｉＰ２ ＣＣＣＣＧＡＣＣＣＴＴＣＣ

纤维素二糖水解酶基因Ⅰ ＣＢＨⅠ１ ＡＴＣＴＧＣＧＡＣＡＡＧＧＡＣＧＧ

ＣＢＨⅠ２ ＧＧＧＴＧＡＣＧＡＣＧＧＴＡＡＣＴＴ

纤维素二糖水解酶基因Ⅱ ＣＢＨⅡ１ ＡＧＴＣＡＡＣＧＧＴＣＧＧＧＡ

ＣＢＨⅡ２ ＧＡＡＣＴＧＧＧＴＣＴＧＣＴＡＣＣＧ

纤维二糖脱氢酶基因Ⅰ ＣＤＨⅠ ＴＣＡＡＣＧＡＣＡＡＣＣＣＣＧＡＣ

ＣＤＨⅠ ＧＴＣＧＧＧＧＴＴＧＴＣＧＴＴＧＡ

葡聚糖内切酶基因 ＥＧ１ ＡＣＧＡＧＣＣＧＣＡＣＧＡＣＡＴ

ＥＧ２ ＴＣＧＴＧＣＧＧＣＴＣＧＴＴＣＡＴ

β⁃葡萄糖苷酶基因 β１ ＧＴＧＧＡＡＧＧＴＧＣＴＧＣＧＧＴＡ

β２ ＣＡＧＧＧＡＧＧＣＧＧＡＧＴＧＧ

随机引物 ／ ｅｍ２ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＴＧＣ

Ｒａｎｄｏｍ Ｐｒｉｍｅｒ ／ ｅｍ３ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＧＡＣ

／ ｍｅ１ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＴＡ

／ ｍｅ２ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＧＣ

１．５　 数据处理与统计分析方法

采用 ＳＰＳＳ１７．０ 统计学软件，对 ３ 种白腐菌的几种主要木质纤维素酶活性进行种间和处理间方差及显著

性分析。
多态性百分率（Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ）是描述群体遗传变异量的参数，是指群体内多态性基因座的比

例。 公式为：Ｐ ＝ ｋ ／ ｎ ×１００％，其中 Ｐ 为多态位点百分比，ｋ 为多态位点数，ｎ 为测定的位点总数。

２　 结果与分析

２．１　 ３ 种白腐菌菌丝生长速度和生物量变化

ＰＤＡ 固体培养基中，３ 种白腐菌菌落直径在 １６ ｄ 培养过程中变化如图 １Ａ 所示。 ３ 菌种菌丝生长速度均

匀，木蹄层孔菌和火木层孔菌的生长速度较快，菌丝的平均生长速度分别是 ７．５ ｍｍ ／ ｄ 和 ６．９ ｍｍ ／ ｄ，鲍姆鲍姆

木层孔菌生长速度相对较慢，菌丝的平均生长速度是 ５．６ ｍｍ ／ ｄ，三者之间生长速度差异不明显，均属于快速

生长的类型。
ＰＤＡ 液体培养条件下，３ 种白腐菌的菌丝生物量变化如图 １Ｂ 所示。 生长 １４ ｄ 后，木蹄层孔菌生物量最
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高，达到 ６．１４ ｇ ／ Ｌ，其次为鲍姆鲍姆木层孔菌，达到 ５．０２ ｇ ／ Ｌ，为同期木蹄层孔菌的 ８１．７５％，火木层孔菌生物量

最低，为 ２．３１ ｇ ／ Ｌ，仅为同期木蹄层孔菌的 ３７．６２％。 木蹄层孔菌和鲍姆鲍姆木层孔菌的生长调整期相对较

短，时间为 ６ ｄ，对数期的生长速度相对较快。 火木层孔菌的生长调整期相对较长，时间为 １０ｄ，对数期的生长

速度相对较慢。
火木层孔菌在液体培养基中的生长速度比鲍姆鲍姆木层孔菌快，而在固体培养基中的生物量却比鲍姆鲍

姆木层孔菌小，由此可见火木层孔菌可能更适合在液体培养基中生长。

图 １　 ３ 种白腐菌菌落生长速度和菌丝生物量变化曲线

Ｆｉｇ． １　 Ｔｈｅ ｍｙｃｅｌｉｕｍ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｂｉｏｍａｓｓ ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ３ ｗｈｉｔｅ⁃ｒｏｔ ｆｕｎｇｉ．

２．２　 木质纤维素降解酶活性变化

２．２．１　 ３ 种白腐菌木质素降解酶活性变化

不同培养条件下 ３ 种白腐菌产木质素降解相关酶活性变化如图 ２ 所示。 培养初期 ３ 种菌产 ＬｉＰ 酶、ＭｎＰ
酶、Ｌａｃ 酶量低，经 ６⁃９ ｄ 调整期后进入对数生长期，酶的表达量开始增加，１８—２１ ｄ 后进入衰退期，产酶量逐

渐下降。
木蹄层孔菌产 ＭｎＰ 酶、Ｌａｃ 酶量高于鲍姆鲍姆木层孔菌和火木层孔菌，并随着诱导时间的延长而增高；鲍

姆鲍姆木层孔菌和火木层孔菌产 ＬｉＰ 酶量高于木蹄层孔菌；３ 种白腐菌 ＭｎＰ 酶、Ｌａｃ 酶、ＬｉＰ 酶的表达量种间

差异显著（Ｆ＝ ３．７５∗、５．２０∗∗、３．０１∗）。
３ 菌种的 ＭｎＰ 酶、Ｌａｃ 酶、ＬｉＰ 酶的表达量在处理与对照间差异显著（Ｆ＝ ３．８４∗、４．１９∗、５．２８∗）。 图 ２⁃Ａ、Ｂ

显示木蹄层孔菌的 ＭｎＰ 酶和 Ｌａｃ 酶活性木屑诱导组略高于对照组；鲍姆鲍姆木层孔菌表达 Ｌａｃ 酶活性极低，
处理间差异不明显；火木层孔菌屑诱导组的 ＭｎＰ 酶、Ｌａｃ 酶活性木高于对照组，白桦木屑对 ＭｎＰ 酶、Ｌａｃ 酶诱

导作用的种间差异显著（Ｆ＝ ３．８５∗、５．２７∗∗）。 图 ２⁃Ｃ 中，木蹄层孔菌白桦诱导组 ＬｉＰ 酶活性高于对照组，鲍姆

鲍姆木层孔菌和火木层孔菌的对照组 ＬｉＰ 酶活性高于白桦诱导组，白桦木屑诱导促进木蹄层孔菌 ＬｉＰ 酶表

达，抑制鲍姆鲍姆木层孔菌和火木层孔菌 ＬｉＰ 酶表达，白桦木屑对 ＬｉＰ 酶表达诱导作用的种间差异显著（Ｆ ＝
４．１６∗）。
２．２．２　 ３ 种白腐菌纤维素降解酶活性变化

不同培养底物诱导下，３ 种白腐菌产纤维素降解相关酶活性变化如图 ３ 所示。 ３ 菌种在培养初期均开始

产葡聚糖内切酶（ＥＧ）和葡聚糖外切酶（ＥＣ），酶的表达量逐渐增加，对数生长期达到峰值后逐渐下降，但麦麸

培养基中火木层孔菌的 ＥＣ 酶活性，在测量后期仍继续增长。 麦麸作为碳源的培养基中 ３ 种白腐菌的酶活峰

值出现时间晚于木屑做碳源的培养基。
３ 菌种的 ＥＧ 酶、ＥＣ 酶表达量的种间差异不明显（Ｆ ＝ １．６３、１．６５，Ｐ＜０．０５）。 碳源影响纤维素降解相关酶

的表达量，白桦木屑作为碳源的培养基中，３ 菌种表达的 ＥＧ 酶和 ＥＣ 酶活性较低，活性变化较小，菌种长势一

般；麦麸作为碳源的培养基中，３ 菌种表达的两种酶活性较高，活性变化较大，菌种长势旺盛，ＥＧ 酶、ＥＣ 酶活

性处理间差异显著（Ｆ＝ ３．９９∗、４．０４∗）。
２．３　 木质纤维素降解酶基因 ＴＲＡＰ 标记遗传变异

２．３．１　 ＴＲＡＰ 引物筛选结果

根据来自 ＮＣＢＩ 数据库的木质纤维素降解相关酶基因设计固定引物，通过 ＴＲＡＰ⁃ＰＣＲ 预实验筛选针对 ７
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图 ２　 不同培养条件下 ３ 种白腐菌木质素降相关解酶活性变化

Ｆｉｇ． ２　 Ｔｈｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｍａｉｎ ｌｉｇｎｉｎ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｅｎｚｙｍｅｓ ｉｎ ３ ｗｏｏｄ⁃ｒｏｔ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｕｌｔｕｒｉｎｇ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ．
ＦＡ：木蹄层孔菌木屑培养 Ｆ． ｆｏｍｅｎｔａｒｉｕｓ ｉｎ ｓａｗｄｕｓｔ ｍｅｄｉｕｍ； ＦＢ：木蹄层孔菌麦麸培养 Ｆ． ｆｏｍｅｎｔａｒｉｕｓ ｉｎ ｗｈｅａｔ ｂｒａｎ；ＰＡ：鲍姆鲍姆木层孔菌木

屑培养 Ｐ． ｂａｕｍｉｉｂａｕｍｉｉ ｉｎ ｓａｗｄｕｓｔ ｍｅｄｉｕｍ； ＰＢ：鲍姆鲍姆木层孔菌麦麸培养 Ｐ． ｂａｕｍｉｉｂａｕｍｉｉ ｉｎ ｗｈｅａｔ ｂｒａｎ；ＩＡ：火木层孔菌木屑培养 Ｐ．
ｉｇｎｉａｒｉｕｓ ｉｎ ｓａｗｄｕｓｔ ｍｅｄｉｕｍ； ＩＢ：火木层孔菌麦麸培养 Ｐ． ｉｇｎｉａｒｉｕｓ　 ｉｎ ｗｈｅａｔ ｂｒａｎ

个木质纤维素酶基因的引物对，结果从 ６４ 对引物中筛选出扩增条带清晰、多态性较好的引物对 ２９ 对。 其中

以木质素降解酶基因为靶基因的引物对有 １５ 对，可标记 ＭｎＰ 基因的 １ 对，标记 Ｌａｃ 基因的 ６ 对，ＬｉＰ 基因的 ８
对；以纤维素降解酶基因为靶基因的引物对有 １４ 对，可标记 ＣＢＨ 基因的引物 １０ 对，标记 ＣＤＨ 基因的 ３ 对，
标记 ＥＧ 基因的 １ 对。 所筛选引物对如表 ３ 所示。
２．３．２　 ３ 种白腐菌木质纤维素降解酶基因 ＴＲＡＰ 标记的遗传多态性

图 ４ 为 ３ 菌种木质纤维素相关酶基因 ＴＲＡＰ⁃ＰＣＲ 扩增产物的部分电泳结果，表 ４ 为各酶基因的扩增条带

的多态性统计。 以 ３ 菌种的 ＬｉＰ 酶基因为靶基因的 ８ 对引物扩增共产生 ９４ 个条带，多态性条带为 ６７ 条，木
蹄层孔菌多态性比率为 ７４．２９％，鲍姆鲍姆木层孔菌多态性比率为 ７３．５３％，火木层孔菌多态性比率为 ６４．
００％，该基因总多态性条带比率为为 ７１．２７％；以 ＭｎＰ 酶基因为靶基因的 １ 个引物对共扩增 ３ 个条带，多态性

条带为 ２ 条，该基因总多态性条带比率为 ６６．６７％； 以 Ｌａｃ 酶基因为靶基因的 ６ 个引物对共扩增 ８０ 个条带，多
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图 ３　 不同碳源培养条件下 ３ 种白腐菌的纤维素降相关解酶活性变化．
Ｆｉｇ． ３　 Ｔｈｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｏｆ ｔｗｏ ｃｅｌｌｕｌａｓｅ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｅｎｚｙｍｅｓ ｉｎ ３ ｗｏｏｄ⁃ｒｏｔ ｆｕｎｇｉ ｍｅａｓｕｒｅｄ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅ ｃｕｌｔｕｒｅ ｍｅｄｉａ．

ＦＡ：木蹄层孔菌对照 Ｆ． ｆｏｍｅｎｔａｒｉｕｓ ｃｏｎｔｒｏｌ； ＦＢ：木蹄层孔菌木屑培养 Ｆ． ｆｏｍｅｎｔａｒｉｕｓ ｉｎ ｓａｗｄｕｓｔ ｍｅｄｉｕｍ；ＰＡ：鲍姆鲍姆木层孔菌对照 Ｐ．
ｂａｕｍｉｉｂａｕｍｉｉ ｃｏｎｔｒｏｌ；ＰＢ：鲍姆鲍姆木层孔菌木屑培养 Ｐ． ｂａｕｍｉｉｂａｕｍｉｉ ｉｎ ｓａｗｄｕｓｔ ｍｅｄｉｕｍ；ＩＡ：火木层孔菌对照 Ｐ． ｉｇｎｉａｒｉｕｓ ｃｏｎｔｒｏｌ； ＩＢ：火木层

孔菌木屑培养 Ｐ． ｉｇｎｉａｒｉｕｓ ｉｎ ｓａｗｄｕｓｔ ｍｅｄｉｕｍ

态性条带为 ６２ 条，木蹄层孔菌多态性比率为 ７２．７３％，鲍姆鲍姆木层孔菌多态性比率为 ７９．３１％，火木层孔菌

多态性比率为 ７９．３１％，该基因总多态性条带比率为 ７７．５０％； 以 ＣＢＨⅠ酶基因为靶基因的 ４ 个引物对共扩增

５８ 个条带，多态性条带为 ４０ 条，木蹄层孔菌多态性比率为 ６６．６７％，鲍姆鲍姆木层孔菌多态性比率为 ７１．４３％，
火木层孔菌多态性比率为 ６８．４２％，该基因总多态性条带比率为 ６８．９７％； 以 ＣＢＨⅡ酶基因为靶基因的 ６ 个引

物对共扩增 ６５ 个条带，多态性条带为 ４７ 条，木蹄层孔菌多态性比率为 ６６．６７％，鲍姆鲍姆木层孔菌多态性比

率为 ７５．００％，火木层孔菌多态性比率为 ７３．９１％，该基因总多态性条带比率为 ７２．３１％； 以 ＣＤＨⅠ酶基因为靶

基因的 ３ 个引物对共扩增 ４０ 个条带，多态性条带为 ２５ 条，木蹄层孔菌多态性比率为 ５８．３３％，鲍姆鲍姆木层

孔菌多态性比率为 ７０．５９％，火木层孔菌多态性比率为 ５４．５５％，该基因总多态性条带比率为 ６２．５％； 以 ＥＧ２
酶基因为靶基因的 １ 个引物对共扩增 １１ 个条带，多态性条带为 ８ 条，木蹄层孔菌多态性比率为 ８０．００％，鲍姆

鲍姆木层孔菌多态性比率为 ６６．６７％，火木层孔菌多态性比率为 ６６．６７％，该基因总多态性条带比率为 ７２．
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７３％；由此可见，除 ＭｎＰ 酶基因外，３ 种白腐菌的木质纤维素降解酶基因在种间均存在较高的遗传差异。

表 ３　 ＴＲＡＰ⁃ＰＣＲ 扩增产物呈多态性引物对

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｓｅｌｅｃｔｅｄ ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｔｓ ｏｆ ｈｉｇｈｅｒ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｉｎ ＴＲＡＰ⁃ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ

靶基因
Ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅｓ

扩增产物呈多态性引物对
Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｔｓ ｏｆ ｈｉｇｈｅｒ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ

木质素降解酶相关基因 ＬｉＰ 基因 ＬｉＰ１⁃ｅｍ２、ＬｉＰ１⁃ｅｍ３、ＬｉＰ１⁃ｍｅ１、ＬｉＰ１⁃ｍｅ２、ＬｉＰ２⁃ｅｍ２、ＬｉＰ２⁃ｅｍ３、ＬｉＰ２⁃ｍｅ１、ＬｉＰ２⁃ｍｅ２

Ｌｉｇｎｉｎ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｅｎｚｙｍｅｓ ＭｎＰ 基因 ＭｎＰ２⁃ｅｍ２

ｒｅｌｅｔｅｄ ｇｅｎｅｓ Ｌａｃ 基因 Ｌａｃ１⁃ｅｍ２、Ｌａｃ１⁃ｅｍ３、Ｌａｃ１⁃ｍｅ１、Ｌａｃ１⁃ｍｅ２、 Ｌａｃ２⁃ｅｍ２、Ｌａｃ２⁃ｍｅ２

纤维素降解酶相关基因 ＣＢＨⅠ基因 ＣＢＨⅠ２⁃ｅｍ２、ＣＢＨⅠ２⁃ｅｍ３、ＣＢＨⅠ２⁃ｍｅ１、ＣＢＨⅠ２⁃ｍｅ２

Ｃｅｌｌｕｌａｓｅ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｅｎｚｙｍｅｓ ＣＢＨⅡ基因 ＣＢＨⅡ１⁃ｍｅ１、ＣＢＨⅡ１⁃ｍｅ２、ＣＢＨⅡ２⁃ｅｍ２、ＣＢＨⅡ２⁃ｅｍ３、ＣＢＨⅡ２⁃ｍｅ１、ＣＢＨⅡ２⁃ｍｅ２

ｒｅｌｅｔｅｄ ｇｅｎｅｓ ＣＤＨⅠ基因 ＣＤＨⅠ⁃ ｅｍ２、ＣＤＨⅠ⁃ｍｅ１、ＣＤＨⅠ⁃ｍｅ２

ＥＧ 基因 ＥＧ２⁃ｍｅ２

图 ４　 ３ 种白腐菌木质纤维素降解相关酶基因 ＴＲＡＰ⁃ＰＣＲ 扩增产物电泳图

Ａ⁃Ｈ 的扩增引物分别为 ＬｉＰ１⁃ｅｍ３、ＭｎＰ２⁃ｅｍ２、Ｌａｃ１⁃ｍｅ１、ＣＢＨⅠ２⁃ｍｅ１、ＣＢＨⅡ１⁃ｅｍ２、ＣＢＨⅡ２⁃ｍｅ２、ＣＤＨⅠ⁃ｍｅ１、ＥＧ２⁃ｍｅ２． 泳道 １⁃３， １０⁃１２，
１９⁃２１， ２８⁃３０， ３７⁃３９， ４６⁃４８， ５５⁃５７， ６４⁃６６ 为木蹄层孔菌； 泳道 ４⁃６， １３⁃１５， ２２⁃２４， ３１⁃３３， ４０⁃４２， ４９⁃５１， ５８⁃６０， ６７⁃６９ 为鲍姆鲍姆木层孔菌；
泳道 ７⁃９， １６⁃１８， ２５⁃２７， ３４⁃３６， ４３⁃４５， ５２⁃５４， ６１⁃６３ ，７０⁃７２ 为火木层孔菌， Ｍ 为 ｍａｒｋｅｒ．

Ｆｉｇ． ４　 Ａｇａｒｏｓｅ ｇｅｌ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ ｏｆ ＴＲＡＰ⁃ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ３ｗｈｉｔｅ⁃ｒｏｔ ｆｕｎｇｉ ｗｉｔｈ ｃｈｏｓｅｎ ａｎｃｈｏｒ ｐｒｉｍｅｒｓ．
Ｔｈｅ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｐｒｉｍｅｒ ｐａｉｒ ｆｏｒ Ａ ｔｏＨ ｉｓ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ ＬｉＰ１⁃ｅｍ３， ＭｎＰ２⁃ｅｍ２， Ｌａｃ１⁃ｍｅ１， ＣＢＨⅠ２⁃ｍｅ１， ＣＢＨⅡ１⁃ｅｍ２， ＣＢＨⅡ２⁃ｍｅ２， ＣＤＨⅠ⁃ｍｅ１
ａｎｄ ＥＧ２⁃ｍｅ２． １⁃３， １０⁃１２， １９⁃２１， ２８⁃３０， ３７⁃３９， ４６⁃４８， ５５⁃５７， ６４⁃６６： Ｆｏｍｅｓ ｆｏｍｅｎｔａｒｉｕｓ， ４⁃６， １３⁃１５， ２２⁃２４， ３１⁃３３， ４０⁃４２， ４９⁃５１， ５８⁃６０， ６７⁃
６９： Ｐｈｅｌｌｉｎｕｓ ｂａｕｍｉｉｂａｕｍｉｉ， ７⁃９， １６⁃１８， ２５⁃２７， ３４⁃３６， ４３⁃４５， ５２⁃５４ ，６１⁃６３， ７０⁃７２： Ｐｈｅｌｌｉｎｕｓ ｉｇｎｉａｒｉｕｓ， Ｍ： ＤＬ ２０００ ｍａｒｋｅｒ．

表 ４　 木质纤维素降解酶基因 ＴＲＡＰ 扩增位点多态性比较

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ＴＲＡＰ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｌｏｃｉ ｆｏｒ ｌｉｇｎｏｃｅｌｌｕｌｏｓｅ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｅｎｚｙｍｅ ｇｅｎｅｓ

靶位基因
Ｔａｒｇｅｔ Ｇｅｎｅ

使用引物对数目
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ

ｕｓｅｄ ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｔｓ

菌种
Ｆｕｎｇｉ

扩增总条带数目
Ｔｏｔｌｅ ｂａｎｄｓ
ａｍｐｌｉｆｉｅｄ

多态性条带数目
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ

ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｂａｎｄｓ

菌种内多态位点
比率

Ｉｎｔｒａｓｐｅｃｉｆｉｃ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ
ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ

菌种间多态位点
比率

Ｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｆｉｃ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ
ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ

ＬｉＰ 基因 ８ 木蹄层孔菌 ３５ ２６ ７４．２９％ ７１．２７％

Ｌｉｇｎｉｎ ｐｅｒｏｘｉｄａｓｅｓ 鲍姆鲍姆木层孔菌 ３４ ２５ ７３．５３％

ｇｅｎｅｓ 火木层孔菌 ２５ １６ ６４．００％

ＭｎＰ 基因 １ 木蹄层孔菌 ３ ２ ６６．６７％ ６６．６７％

Ｍａｎｇａｎｅｓｅ ｐｅｒｏｘｉｄａｓ 鲍姆鲍姆木层孔菌 ３ ２ ６６．６７％

ｇｅｎｅ 火木层孔菌 ３ ２ ６６．６７％

Ｌａｃ 基因 ６ 木蹄层孔菌 ２２ １６ ７２．７３％ ７７．５０％

Ｌａｃｃａｓｅ ｇｅｎｅｓ 鲍姆鲍姆木层孔菌 ２９ ２３ ７９．３１％

火木层孔菌 ２９ ２３ ７９．３１％

８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３６ 卷　
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续表

靶位基因
Ｔａｒｇｅｔ Ｇｅｎｅ

使用引物对数目
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ

ｕｓｅｄ ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｔｓ

菌种
Ｆｕｎｇｉ

扩增总条带数目
Ｔｏｔｌｅ ｂａｎｄｓ
ａｍｐｌｉｆｉｅｄ

多态性条带数目
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ

ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｂａｎｄｓ

菌种内多态位点
比率

Ｉｎｔｒａｓｐｅｃｉｆｉｃ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ
ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ

菌种间多态位点
比率

Ｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｆｉｃ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ
ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ

木质素降解酶 １５ 木蹄层孔菌 ６０ ４４ ７３．３３％ ７３．７７％

基因 鲍姆鲍姆木层孔菌 ６６ ５０ ７５．７６％

Ｌｉｇｎｉｎ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ 火木层孔菌 ５７ ４１ ７１．９３％

ｅｎｚｙｍｅｓ ｇｅｎｅｓ １８３ １３５

ＣＢＨⅠ基因 ４ 木蹄层孔菌 １８ １２ ６６．６７％ ６８．９７％

Ｃｅｌｌｏｂｉｏ ｈｙｄｒｏｌａｓｅⅠ 鲍姆鲍姆木层孔菌 ２１ １５ ７１．４３％

ｇｅｎｅｓ 火木层孔菌 １９ １３ ６８．４２％

ＣＢＨⅡ基因 ６ 木蹄层孔菌 １８ １２ ６６．６７％ ７２．３１％

ＣｅｌｌｏｂｉｏｈｙｄｒｏｌａｓｅⅡ 鲍姆鲍姆木层孔菌 ２４ １８ ７５．００％

ｇｅｎｅｓ 火木层孔菌 ２３ １７ ７３．９１％

ＣＤＨⅠ基因 ３ 木蹄层孔菌 １１ ６ ５４．５５％ ６２．５０％

Ｃｅｌｌｏｂｉｏｓｅｄ 鲍姆鲍姆木层孔菌 １７ １２ ７０．５９％

ｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅⅠｇｅｎｅｓ 火木层孔菌 １２ ７ ５８．３３％

ＥＧ２ 基因 １ 木蹄层孔菌 ５ ４ ８０．００％ ７２．７３％

Ｅｎｄｏｇｌｕｃａｓｅ ｇｅｎｅ 鲍姆鲍姆木层孔菌 ３ ２ ６６．６７％

火木层孔菌 ３ ２ ６６．６７％

纤维素降解酶 １４ 木蹄层孔菌 ５３ ３５ ６６．０４％ ６８．９７％

基因 鲍姆鲍姆木层孔菌 ６５ ４７ ７２．３１％

Ｃｅｌｌｕｌａｓｅ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ 火木层孔菌 ５６ ３８ ６７．８６％

ｅｎｚｙｍｅｓ ｇｅｎｅｓ １７４ １２０

总计 ２９ 木蹄层孔菌 １１３ ７９ ６９．９１％ ７１．４３％

Ｔｏｔｌｅ 鲍姆鲍姆木层孔菌 １３１ ９７ ７４．０５％

火木层孔菌 １１３ ７９ ６９．９１％

３５７ ２５５

３　 讨论

白腐菌既可以表达木质素酶也可以表达纤维素酶，用于木质纤维素的降解。 但不同的菌种间各种酶的表

达存在很大差异，差异主要表现在表达量和表达时间上。
本研究的 ３ 种白腐菌分泌的三种主要木质素酶在表达量和表达时间上，种间存在很大差异。 从表达量上

看，木蹄层孔菌的 Ｌａｃ 酶表达量很高，而鲍姆鲍姆木层孔菌的 Ｌａｃ 酶表达量极低，不论是木屑诱导还是对照都

几乎不表达；木蹄层孔菌偏好产 ＭｎＰ 酶、Ｌａｃ 酶，鲍姆鲍姆木层孔菌和火木层孔菌偏好产 ＬｉＰ 酶。 白桦木屑对

３ 种白腐菌中 ＭｎＰ 酶、Ｌａｃ 酶表达有诱导促进作用，对鲍姆鲍姆木层孔菌和火木层孔菌产 ＬｉＰ 酶有诱导抑制

作用，诱导作用种间差异显著。 从表达时间上看，白桦木屑诱导作用在种间差异显著，白桦木屑诱导作用在不

同菌种的不同酶中出现或早或晚，到达产酶峰值出现时间或促进或延迟，种间差异显著。 原因可能是不同菌

种间的遗传差异以及对诱导物的响应各不相同所致。
本研究的 ３ 种白腐菌产纤维素降解酶能力的种间差异不明显，但酶的表达量和表达时间受碳源影响明

显，不同处理间差异显著。 原因可能在于纤维素降解酶系是多组分酶系，与其他的酶促反应有很大的区别，各
组分之间存在复杂的协同反应关系，进而影响了 ＥＧ 酶和 ＥＣ 酶的表达量和活性变化。

以来自 ＮＣＢＩ 数据库的木质纤维素降解相关酶基因为靶标基因序列，设计固定引物，通过 ＴＲＡＰ⁃ＰＣＲ 筛

选能产生多态性条带的引物以用于菌种间遗传变异研究。 针对 ７ 个木质纤维素酶相关基因使用筛选出的 ２９

９　 ７ 期 　 　 　 杨立霞　 等：三种白腐菌生物学特性与木质纤维素酶基因遗传多样性 　
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对引物，对 ３ 种白腐菌进行 ＴＲＡＰ⁃ＰＣＲ 扩增，产生总条带数为 ３５７ 条，多态性条带数为 ２５５ 条，平均每对引物

扩增出的条带数为 １２．３１ 条，条带的大小范围在 １００—２０００ ｂｐ 之间。 其中以木质素降解相关酶基因为靶基因

的 １５ 个引物对，共扩增 １８３ 个条带，１３５ 条为多态性条带，木蹄层孔菌多态性比率为 ７３．３３％，鲍姆鲍姆木层孔

菌多态性比率为 ７５．７６％，火木层孔菌多态性比率为 ７１．９３％，木质素降解酶基因总多态位点比率为 ７３．７７％；
以纤维素降解相关酶基因为靶基因的 １４ 个引物对共扩增 １７４ 个条带，１２０ 条为多态性条带，木蹄层孔菌多态

性比率为 ６６．０４％，鲍姆鲍姆木层孔菌多态性比率为 ７２．３１％，火木层孔菌多态性比率为 ６７．８６％，纤维素降解

酶基因总多态位点比率为 ６８．９７％。 本研究表明 ３ 种白腐菌均显示较高的木质素和纤维素降解酶基因的遗传

多态性。 因此，特异基因的 ＴＲＡＰ 分子标记方法可用于木材腐朽菌种间遗传变异研究。
从形态分类学角度看，火木层孔菌和鲍姆鲍姆木层孔菌均为锈革菌科木层孔菌属菌种，而木蹄层孔菌为

多孔菌科层孔菌属菌种。 但从它们木质纤维素酶的胞外表达量和表达趋势，以及 ７ 个木质纤维素酶靶基因扩

增产物电泳结果上看，火木层孔菌与木蹄层孔菌多态性条相似度高，木蹄层孔菌与鲍姆鲍姆木层孔菌的条带

相似程度低；而鲍姆鲍姆木层孔菌的特异性条带多，火木层孔菌与木蹄层孔菌特异性条带少。 原因可能与火

木层孔菌与木蹄层孔菌具有相同的寄主有关；同时，从基因进化关系上，木蹄层孔菌与火木层孔菌可能更近，
与鲍姆鲍姆木层孔菌进化关系较远。 当然，这一结果还有待于进一步探讨。
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