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浙江雁荡山山脉叶栖酵母菌资源与物种多样性

臧　 威１，刘春月１，２，谢广发３，沈　 赤１，刘新展４，邹彗君３，汤访评１，冯富娟２，孙剑秋１，∗，
白逢彦４
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摘要：对北雁荡山、中雁荡山、南雁荡山、西雁荡山和东雁荡山等广阔区域内的叶栖酵母菌资源进行考察，旨在弄清雁荡山山脉

叶栖酵母菌资源和多样性。 采用 ＰＤＡ 平板对雁荡山地区的叶栖酵母菌资源进行分离和纯化，根据酵母菌培养物 ２６Ｓ ｒＤＮＡ Ｄ１ ／
Ｄ２ 序列和系统发育关系明确酵母菌的分类地位，分析该地区叶栖酵母菌群落的多样性、组成和分布情况。 结果发现，分离自雁

荡山山脉的 １１１８ 株叶栖酵母菌可以被鉴定为 ５６ 个已知类群和 １９ 个疑似新种，其中 ３８ 种酵母菌在该地区比较常见。 常见的

酵母菌类群中，包括 Ｄｅｒｘｏｍｙｃｅｓ 属 ５ 种， Ｓｐｏｒｏｂｏｌｏｍｙｃｅｓ 属 ３ 种， Ｂａｎｎｏａ、 Ｂｕｌｌｅｒｉｂａｓｉｄｉｕｍ、 Ｒｈｏｄｏｓｐｏｒｉｄｉｏｂｏｌｕｓ、 Ｓｙｍｍｅｔｒｏｓｐｏｒａ、
Ｔａｐｈｒｉｎａ、Ｔｉｌｌｅｔｉｏｐｓｉ 和 Ｕｄｅｎｉｏｍｙｃｅｓ 属各 ２ 种，Ｂｕｌｌｅｒａ、Ｃｏｎｉｏｃｈａｅｔａ、Ｃｏｎｉｏｓｐｏｒｉｕｍ、Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ、Ｅｌｓｉｎｏｅ、Ｅｒｙｔｈｒｏｂａｓｉｄｉｕｍ、Ｆｅｌｌｏｚｙｍａ、
Ｇｏｌｕｂｅｖｉａ、Ｋｏｃｋｏｖａｅｌｌａ、Ｋｏｎｄｏａ、Ｌｅｕｃｏｓｐｏｒｉｄｉｕｍ、Ｍｏｅｓｚｉｏｍｙｃｅｓ、Ｏｂｅｒｗｉｎｋｌｅｒｏｚｙｍａ、Ｐｈｙｌｌｏｚｙｍａ、Ｒｕｉｎｅｎｉａ 和 Ｓａｉｔｏｚｙｍａ 属各 １ 种。 根据常

见酵母菌类群的相对频率，在该地区分离到的叶栖酵母菌中 Ｄｅｒｘｏｍｙｃｅｓ ｍｒａｋｉｉ 具有明显分布优势，并探讨了 Ｄｅｒｘｏｍｙｃｅｓ ｍｒａｋｉｉ
株间 ２６Ｓ ｒＤＮＡ Ｄ１ ／ Ｄ２ 序列的稳定性和变异幅度。 根据雁荡山地区常见叶栖酵母菌组成和相似程度，可以推测地理上相近地

区的酵母菌物种分布具有更大相似性。 基于雁荡山山脉常见叶栖酵母菌种类和数量而绘制出的物种累积曲线，证明雁荡山地

区绝大多数的叶栖酵母菌种类已经被分离到，研究结果可以真实反映该地区叶栖酵母菌资源和物种多样性的存在状况。
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酵母菌只是形态学术语而不是分类学名词，是一类主要以芽殖或裂殖进行无性繁殖、有性繁殖阶段不形

成子实体的单细胞真菌［１］。 在植物、土壤、淡水、海水等生境中广泛分布着各类酵母菌，与人类生活关系密

切［２］。 基于酵母菌在工业、农业、医学、食品等行业和基础研究、生态功能等领域的重要作用［１］，考察和分离

各种生境中存在的酵母菌资源是生物技术发展的重要基础［３］，所以特定生境内酵母菌类群的分布情况一直

受到广泛关注。 对于酒类酿造［４⁃７］、传统食品发酵［８⁃１０］、水环境［１１］、土壤［１２］、植物表面［３，１３⁃１５］、人体［１６］ 和患

处［１７⁃１８］、极端环境［１９］及其他生境［２０］中酵母菌资源的研究成果也充分说明，自然界中还有大量的酵母菌种类

亟待发现。
雁荡山山脉位于浙江省东南部，绵延数百公里，按照地理位置可以分为北雁荡山、中雁荡山、南雁荡山、西

雁荡山（泽雅）、东雁荡山（洞头半屏山），气候温和湿润，适合酵母菌栖息繁殖，但是迄今对该地区野生酵母菌

资源研究未见报道。 我们采用经典的酵母菌分离培养方法和现代酵母菌分子鉴定技术，对雁荡山山脉广阔区

域内的叶栖酵母菌资源进行考察，旨在弄清该地区叶栖酵母菌群落的多样性、组成和结构，发现特殊酵母菌类

群以进一步丰富我国酵母菌资源库。

１　 材料与方法

１．１　 采样地点

研究范围集中在浙江省东南部雁荡山地区，包括北雁荡山、中雁荡山、南雁荡山、西雁荡山（泽雅）、东雁

荡山（洞头半屏山），该地区属亚热带海洋性气候，雨量充沛、气候温暖，年平均气温 １３．５℃，年平均降雨量

１９３５．６ ｍｍ，年平均无霜期 ２６９ ｄ。
１．２　 采样方法

在 ２０１５—２０１６ 年间，自雁荡山山脉采集树木半枯叶片暂存于无菌自封袋内，尽快运回实验室进行叶栖酵

母菌的分离和纯化。 采样过程中，对宿主植物信息、周围环境、纬度和经度等进行详细记载。
１．３　 酵母菌分离

参照 Ｎａｋａｓｅ 和 Ｔａｋａｓｈｉｍａ 方法［２１］进行。 将采集的半枯叶片，用凡士林粘贴在 ＰＤＡ 平板的皿盖内侧，在
２０℃下正置恒温培养 ７ ｄ，期间每天更换新鲜培养基。 更换下的 ＰＤＡ 平板在 ２０℃下倒置培养至渐见菌落形

成，挑取形态不同的酵母菌菌落进行平板划线，即可获得叶栖酵母菌的纯培养。
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１．４　 酵母菌 ＤＮＡ 提取

挑取少量在 ＰＤＡ 斜面上生长旺盛的幼龄酵母菌菌体进行 ＤＮＡ 微量提取，参照 Ｍａｋｉｍｕｒａ 方法［２２］完成。
１．５　 酵母菌 ２６Ｓ ｒＤＮＡ Ｄ１ ／ Ｄ２ 区 ＰＣＲ 扩增

参考 Ｋｕｒｔｚｍａｎ 和 Ｒｏｂｎｅｔｔ 方法［２３］，采用引物 ＮＬ４ （ ５′ － ＧＧＴＣＣＧＴＧＴＴＴＣＡＡＧＡＣＧＧ⁃ ３′） 和 ＮＬ１ （ ５′ －
ＧＣＡＴＡＴＣＡＡＴＡＡＧＣＧＧＡＧＧＡＡＡＡＧ⁃３′）对菌株 ２６Ｓ ｒＤＮＡ Ｄ１ ／ Ｄ２ 进行扩增，按照反应条件 ９４℃ １ ｍｉｎ，５２℃
１ｍｉｎ，７２℃ １ｍｉｎ 扩增 ３０ 个循环。 本研究中引物 ＮＬ４ 和 ＮＬ１ 的合成由生工生物工程（上海）股份有限公司完

成，北京六合华大基因科技有限公司对扩增产物进行测序。
１．６　 序列分析

将测得酵母菌 ２６Ｓ ｒＤＮＡ Ｄ１ ／ Ｄ２ 序列在 ＧｅｎＢａｎｋ 核酸序列数据库中进行同源序列搜索（ＢＬＡＳＴ ｓｅａｒｃｈ），
比较实验菌株与已知菌株序列的相似程度。 采用 Ｃｌｕｓｔａｌ Ｘ 软件比对相应模式菌株序列与实验菌株 ２６Ｓ ｒＤＮＡ
Ｄ１ ／ Ｄ２ 序列的碱基差异［２４］。 通过 ＭＥＧＡ５ 软件和 Ｎｅｉｇｈｂｏｒ－Ｊｏｉｎｉｎｇ 方法，构建分子系统树以明确相关酵母菌

的分类地位［２５⁃２６］。 根据系统树上标注的序列号（ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒｓ），可以从 ＧｅｎｅＢａｎｋ 下载相关菌株 ２６Ｓ
ｒＤＮＡ Ｄ１ ／ Ｄ２ 参考序列。
１．７　 数据分析

相对频率（Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ， ＲＦ）是指某雁荡山地区分离到的某种叶栖酵母菌占该地区叶栖酵母菌总菌

株数的百分数，若≥１％则属于常见种类。
根据以下 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｅｉｎｅｒ 公式计算多样性指数（Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ， Ｈ′），式中 ｋ 是指雁荡山某地区分离到的

常见叶栖酵母菌种类的总数，Ｐ ｉ是指某种叶栖酵母菌的菌株数量占该地区叶栖酵母菌全部菌株数的百分数。

Ｈ′ ＝ － ∑
ｋ

ｉ ＝ １
Ｐ ｉ × ｌｎ Ｐ ｉ

丰度（Ｒｉｃｈｎｅｓｓ， Ｒ），是指某雁荡山地区分离到的常见叶栖酵母菌种类数。
相似性系数（Ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ， Ｃｓ），根据 Ｓｏｒｅｎｓｏｎ 系数公式进行计算，Ｃｓ＝ ２ｊ ／ （ａ＋ｂ），式中 ｊ 是指雁荡

山山脉两个地区之间都可以分离到的常见叶栖酵母菌种类数，ａ 是指雁荡山山脉一个地区可以分离到的常见

叶栖酵母菌种类数，ｂ 是指雁荡山山脉另一个地区可以分离到的常见叶栖酵母菌种类数。
采用 ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 指数获得期望物种丰富度（Ｓ），在如下计算公式中 Ｓｏ代表雁荡山某地区分离到的常见叶栖

酵母菌种类数，Ｐｋ代表某种叶栖酵母菌的菌株数占该地区叶栖酵母菌全部菌株数的百分数，ｍ 是指全部样本

数量。 借助 ＥｓｔｉｍａｔｅＳ 软件完成分析和计算，通过 Ｅｘｃｅｌ 绘制雁荡山山脉叶栖酵母菌的物种累积曲线（Ｓｐｅｃｉｅｓ
ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅｓ）。

Ｓ ＝ Ｓｏ ＋ ∑
Ｓｏ

ｋ ＝ １
（１ － Ｐｋ）ｍ

２　 结果与分析

２．１　 雁荡山山脉叶栖酵母菌的已知类群

从北雁荡山、中雁荡山、南雁荡山、西雁荡山和东雁荡山分别采集到树木半枯叶片标本 ３０、３２、３０、３１ 和

３０ 份，分离获得酵母菌 １４４、２０９、２５７、３３７ 株和 １７１ 株。 参照 １１１８ 株酵母菌 ２６Ｓ ｒＤＮＡ Ｄ１ ／ Ｄ２ 序列在 ＧｅｎＢａｎｋ
核酸序列数据库中同源序列的搜索（ＢＬＡＳＴ ｓｅａｒｃｈ）结果，采用 Ｃｌｕｓｔａｌ Ｘ 软件将相应模式菌株与实验菌株 ２６Ｓ
ｒＤＮＡ Ｄ１ ／ Ｄ２ 序列进行比较分析并选择典型菌株绘制分子系统树，其中 １０７２ 个菌株与已知模式菌株 ２６Ｓ
ｒＤＮＡ Ｄ１ ／ Ｄ２ 序列相似性在 ９９％以上，被鉴定为 ３７ 属 ５６ 种（图 １）。
２．２　 雁荡山山脉叶栖酵母菌的疑似新种

在雁荡山山脉分离得到 １１１８ 个叶栖酵母菌株中，有 ４６ 个菌株 ２６Ｓ ｒＤＮＡ Ｄ１ ／ Ｄ２ 序列较为特殊，与最近缘

的已知种类 ２６Ｓ ｒＤＮＡ Ｄ１ ／ Ｄ２ 序列均存在 １％以上的碱基差异，根据目前国际酵母菌分类标准［２７⁃２９］ 疑似属于

新的酵母菌类群。 其中，分离自北雁荡山共有 ２３ 株、中雁荡山 ７ 株、南雁荡山 １０ 株、西雁荡山 ２ 株和东雁荡
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图 １　 基于 ２６Ｓ ｒＤＮＡ Ｄ１ ／ Ｄ２ 序列构建雁荡山山脉典型酵母菌株与近缘种间的系统进化树

Ｆｉｇ．１　 Ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ２６Ｓ ｒＤＮＡ Ｄ１ ／ Ｄ２ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ， ｓｈｏｗｉｎｇ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ａｍｏｎｇ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅ ｓｔｒａｉｎｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ

ｃｌｏｓｅ ｒｅｌａｔｉｖｅｓ

编号中 Ｅ、Ｓ、Ｗ、Ｎ 和 Ｍ 分别表示该菌株分离自东雁荡山、南雁荡山、西雁荡山、北雁荡山和中雁荡山
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山 ４ 株。 通过 Ｃｌｕｓｔａｌ Ｘ 软件比较并与相应模式菌株比对，包括子囊菌酵母 ４ 属 ５ 种和担子菌酵母 ９ 属 １４ 种

（表 １）。

表 １　 疑似新种与最近缘已知酵母菌模式种 ２６Ｓ ｒＤＮＡ Ｄ１ ／ Ｄ２ 序列比较

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ２６Ｓ ｒＤＮＡ Ｄ１ ／ Ｄ２ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｉｄｅｎｔｉｔｉｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｐｒｏｐｏｓｅｄ ｎｅｗ ｙｅａｓｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｗｉｔｈ ｔｈｅｉｒ ｃｌｏｓｅ ｒｅｌａｔｉｖｅｓ

疑似新种
Ｐｒｏｐｏｓｅｄ ｎｅｗ
ｓｐｅｃｉｅｓ

菌株
Ｓｔｒａｉｎｓ

最近缘模式种
（序列号）与相似性 ／ ％

Ｃｌｏｓｅｓｔ ｒｅｌａｔｉｖｅｓ （ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ）
ａｎｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｉｄｅｎｔｉｔｙ

宿主植物
Ｈｏｓｔｓ

纬度和经度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ ａｎｄ
ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

地点
Ｓｉｔｅｓ

子囊菌酵母 Ａｓｃｏｍｙｃｅｔｏｕｓ ｔａｘａ

Ｃｏｌｌｏｐｈｏｒａ ｓｐ． Ｍ２２１２ Ｃ． ｐａａｒｌａ
（ＧＱ１５４６１１） ９５．８５ Ｄａｐｈｎｉｐｈｙｌｌｕｍ ｏｌｄｈａｍｉ ２８°６′５６″

１２０°５２′２８″ 中雁荡

Ｍ２４２１ Ｒｕｂｕｓ ｃｈｉｎｇｉｉ ２８°６′４４″
１２０°５２′１８″

Ｃｏｎｉｏｓｐｏｒｉｕｍ ｓｐ． Ｎ０１１２ Ｃ． ａｐｏｌｌｉｎｉｓ
（ＮＧ０４２５８７） ９０．９４ Ｃｙｃｌｏｂａｌａｎｏｐｓｉｓ ｓｐ． ２８°２１′４２″

１２１°４′１０″ 北雁荡

Ｎ１４１２ Ｃｕｎｎｉｎｇｈａｍｉａ ｌａｎｃｅｏｌａｔａ ２８°２２′８″
１２１°５′３７″

Ｎ１２１１ ９０．６５ Ｓｈｒｕｂ ｓｐ． ２８°２２′１２″
１２１°５′４３″

Ｍ２５１１ ９１．１３ Ｌｉｎｄｅｒａ ｒｅｆｌｅｘａ ２８°６′４２″
１２０°５２′１８″ 中雁荡

Ｅｌｓｉｎｏｅ ｓｐ． Ｎ０５１１ Ｅ． ｅｕｃａｌｙｐｔｉｃｏｌａ
（ＤＱ９２３５３０） ９２．８７ Ａｃｅｒａｃｅａｅ ｓｐ． ２８°２１′４２″

１２１°４′１０″ 北雁荡

Ｎ２９１１ Ｃｕｎｎｉｎｇｈａｍｉａ ｌａｎｃｅｏｌａｔａ ２８°２２′５″
１２１°５′２１″

Ｔａｐｈｒｉｎａ ｓｐ．１ Ｎ０１１１ Ｔ． ｐａｄｉ
（ＡＦ４９２０４８） ９８．１８ Ｃｙｃｌｏｂａｌａｎｏｐｓｉｓ ｓｐ． ２８°２１′４２″

１２１°４′１０″ 北雁荡

Ｎ０５１２ Ａｃｅｒａｃｅａｅ ｓｐ． ２８°２１′４２″
１２１°４′１０″

Ｎ０５１３

Ｎ１４２１ Ｃｕｎｎｉｎｇｈａｍｉａ ｌａｎｃｅｏｌａｔａ ２８°２２′８″
１２１°５′３７″

Ｎ１４３１

Ｎ１４３２

Ｎ１８１１ Ｉｌｅｘ ｓｐ． ２８°２２′６″
１２１°５′３１″

Ｎ１８１２

Ｍ３１１１ Ｃｉｎｎａｍｏｍｕｍ ｃａｍｐｈｏｒａ ２８°６′３０″
１２０°５２′１３″ 中雁荡

Ｍ１４１１ Ｓｙｍｐｌｏｃｏｓ ｓｔｅｌｌａｒｉｓ ２８°６′４８″
１２０°５２′１３″

Ｍ１４１２

Ｔａｐｈｒｉｎａ ｓｐ．２ Ｎ０７２１ Ｔ． ｐａｄｉ
（ＡＦ４９２０４８） ９７．９５ Ｃｒｙｐｔｏｍｅｒｉａ ｆｏｒｔｕｎｅｉ ２８°２１′４８″

１２１°３′５７″ 北雁荡

Ｎ０７２２

担子菌酵母 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｅｔｏｕｓ ｔａｘａ

Ｂｕｌｌｅｒｉｂａｓｉｄｉｕｍ ｓｐ．１ Ｅ１５４１ Ｂ． ｆｏｌｉｉｃｏｌａ
（ＫＹ１０６２５０） ９８．０６ Ｒｈｕｓ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ２７°４９′５２″

１２１°７′１１″ 东雁荡

Ｂｕｌｌｅｒｉｂａｓｉｄｉｕｍ ｓｐ．２ Ｗ２７４２ Ｂ． ｓｅｔａｒｉａｅ
（ＡＢ１１９４６３） ９７．０８ Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｍａｒｉｅｓｉｉ ２８°２′１３″

１２０°２２′１８″ 西雁荡

Ｃａｒｌｏｓｒｏｓａｅａ ｓｐ． Ｎ３０１１ Ｃ． ｖｒｉｅｓｅａｅ
（ＫＰ６９１９５５） ９６．７９ Ｌｉｇｕｓｔｒｕｍ ｓｐ． ２８°２２′５″

１２１°５′２１″ 北雁荡

Ｃｈｒｙｓｏｚｙｍａ ｓｐ．１ Ｓ０７１１ Ｃ． ｆｕｓｈａｎｅｎｓｉｓ
（ＡＢ１７６５９１） ９８．０６ Ｌｏｒｏｐｅｔａｌｕｍ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ２７°３５′５３″

１２０°１６′１８″ 南雁荡

５　 １１ 期 　 　 　 臧威　 等：浙江雁荡山山脉叶栖酵母菌资源与物种多样性 　
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续表

疑似新种
Ｐｒｏｐｏｓｅｄ ｎｅｗ
ｓｐｅｃｉｅｓ

菌株
Ｓｔｒａｉｎｓ

最近缘模式种
（序列号）与相似性 ／ ％

Ｃｌｏｓｅｓｔ ｒｅｌａｔｉｖｅｓ （ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ）
ａｎｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｉｄｅｎｔｉｔｙ

宿主植物
Ｈｏｓｔｓ

纬度和经度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ ａｎｄ
ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

地点
Ｓｉｔｅｓ

Ｓ０７３１

Ｃｈｒｙｓｏｚｙｍａ ｓｐ．２ Ｓ０７１２ Ｃ． ｇｒｉｓｅｏｆｌａｖａ
（ＫＹ１０６９２０） ９７．３５ Ｌｏｒｏｐｅｔａｌｕｍ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ２７°３５′５３″

１２０°１６′１８″ 南雁荡

Ｃｏｌａｃｏｇｌｏｅａ ｓｐ．１ Ｓ１０１１ Ｃ． ｆａｌｃａｔｅ
（ＫＹ１０６９４２） ９６．１８ Ｃｉｂｏｔｉｕｍ ｂａｒｏｍｅｔｚ ２７°３５′５８″

１２０°１６′２２″ 南雁荡

Ｃｏｌａｃｏｇｌｏｅａ ｓｐ．２ Ｎ０９２１ Ｃ． ｆｏｌｉｏｒｕｍ
（ＫＹ１０６９４３） ９６．１５ Ｃｒｙｐｔｏｍｅｒｉａ ｆｏｒｔｕｎｅｉ ２８°２１′４７″

１２１°３′５９″ 北雁荡

Ｃｏｌａｃｏｇｌｏｅａ ｓｐ．３ Ｎ２１２１ Ｃ． ｅｕｃａｌｙｐｔｉｃａ
（ＥＵ０７５１８４） ９７．１１ Ｓｃｈｉｍａ ｓｕｐｅｒｂａ ２８°２２′２″

１２１°５′２６″ 北雁荡

Ｄｅｒｘｏｍｙｃｅｓ ｓｐ． Ｓ０３７２ Ｄ． ｓｉｍａｏｅｎｓｉｓ
（ＫＹ１０７６２７） ９７．２８ Ｓｌｏａｎｅａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ ２７°３６′６″

１２０°１６′１４″ 南雁荡

Ｓ１４１２ Ｅｌａｅｏｃａｒｐｕｓ ｄｅｃｉｐｉｅｎｓ ２７°３５′５７″
１２０°１６′２２″

Ｆｅｌｌｏｚｙｍａ ｓｐ． Ｎ３０５１ Ｆ． ｉｎｏｓｉｔｏｐｈｉｌａ
（ＫＹ１０７６９９） ９３．１９ Ｌｉｇｕｓｔｒｕｍ ｓｐ． ２８°２２′５″

１２１°５′２１″ 北雁荡

Ｓ０９５２ ９３．０１ Ｐｈｏｅｂｅ ｃｈｅｋｉａｎｇｅｎｓｉｓ ２７°３５′５６″
１２０°１６′２０″ 南雁荡

Ｋｏｃｋｏｖａｅｌｌａ ｓｐ． Ｓ０５４１ Ｋ． ｂａｒｒｉｎｇｔｏｎｉａｅ
（ＡＢ２９２８５４） ９８．０４ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｏｌｅｉｆｅｒａ ２７°３６′４″

１２０°１６′１１″ 南雁荡

Ｋｏｎｄｏａ ｓｐ．１ Ｍ１５１ Ｋ． ｍｙｘａｒｉｏｐｈｉｌａ
（ＡＦ１８９９０４） ９６．１０ Ｒｏｓａ ｌａｅｖｉｇａｔａ ？ 中雁荡

Ｅ１５１１ Ｒｈｕｓ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ２７°４９′５２″
１２１°７′１１″ 东雁荡

Ｅ２１１１ Ｈｏｖｅｎｉａ ａｃｅｒｂａ ２７°５０′５″
１２１°７′１３″

Ｅ２７１１ Ｆｉｃｕｓ ｅｒｅｃｔａ ２７°５０′８″
１２１°７′１６″

Ｋｏｎｄｏａ ｓｐ．２ Ｓ１３２２ Ｋ． ｍｙｘａｒｉｏｐｈｉｌａ
（ＡＦ１８９９０４） ９７．３７ Ｓｙｚｙｇｉｕｍ ｊａｍｂｏｓ ２７°３５′５８″

１２０°１２′２３″ 南雁荡

Ｓ１５１２ Ｅｕｏｎｙｍｕｓ ｃａｒｎｏｓｕｓ ２７°３５′５７″
１２０°１６′２２″

Ｓａｉｔｏｚｙｍａ ｓｐ． Ｗ０９５１ Ｓ． ｆｌａｖｕｓ
（ＡＦ０７５４９７） ９１．８３ Ａｄｉｎａ ｒｕｂｅｌｌａ ２８°２′１１″

１２０°２２′２０″ 西雁荡

Ｎ０９３１ Ｃｒｙｐｔｏｍｅｒｉａ ｆｏｒｔｕｎｅｉ ２８°２１′４７″
１２１°３′５９″ 北雁荡

Ｎ０９４１

Ｎ０９６１

Ｎ０９９１

２．３　 雁荡山山脉叶栖酵母菌的分布特征

从雁荡山山脉分离到的 １１１８ 株叶栖酵母菌被鉴定为 ３７ 属 ５６ 种已知种类和 １３ 属 １９ 种疑似新种（图 １
和表 １）。 其中，在东雁荡山有 １２ 种常见类群，占该地区叶栖酵母菌的 ９５．４％；在南雁荡山有 １４ 种常见类群，
占该地区叶栖酵母菌的 ８６．８％；在西雁荡山有 ９ 种常见类群，占该地区叶栖酵母菌的 ９４．４％；在北雁荡山有 １４
种常见类群，占该地区叶栖酵母菌的 ９３．３％；中雁荡山分离到 １３ 种常见种类，占该地区叶栖酵母菌的 ９４％（表
２）。 雁荡山山脉常见的叶栖酵母菌种类中，只有 Ｄｅｒｘｏｍｙｃｅｓ ｍｒａｋｉｉ 和 Ｄｅｒｘｏｍｙｃｅｓ ｐｓｅｕｄｏｓｃｈｉｍｉｃｏｌａ 两种酵母菌

在东雁荡山、西雁荡山、南雁荡山、北雁荡山、中雁荡山都可以分离到；除北雁荡山的优势酵母为 Ｄｅｒｘｏｍｙｃｅｓ
ｐｓｅｕｄｏｓｃｈｉｍｉｃｏｌａ 之外，其他地区分离到的叶栖酵母菌中 Ｄｅｒｘｏｍｙｃｅｓ ｍｒａｋｉｉ 均表现出明显的分布优势；特别是在

东雁荡山，Ｄｅｒｘｏｍｙｃｅｓ ｍｒａｋｉｉ 在该地区常见叶栖酵母菌中的相对频率可以达到 ５５％ （表 ２）。

６ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　
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表 ２　 雁荡山山脉常见叶栖酵母菌的相对频率（％）

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ （ＲＦ） ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｍｍｏｎｌｙ ｗｉｌｄ ｙｅａｓｔｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ Ｙａｎｄａｎｇ Ｍｏｕｎｔａｉｎ ａｒｅａ （％， ＲＦ≥１％）

分类单元
Ｔａｘｏｎ

东雁荡
Ｅａｓｔ

南雁荡
Ｓｏｕｔｈ

西雁荡
Ｗｅｓｔ

北雁荡
Ｎｏｒｔｈ

中雁荡
Ｍｉｄｄｌｅ

Ｂａｎｎｏａ ｈａｈａｊｉｍｅｎｓｉｓ １１．７
Ｂａｎｎｏａ ｏｇａｓａｗａｒｅｎｓｉｓ ６．４ ３．１ １７．４ １．４
Ｂｕｌｌｅｒａ ａｌｂａ １．４
Ｂｕｌｌｅｒｉｂａｓｉｄｉｕｍ ｆｏｌｉｉｃｏｌａ １．２
Ｂｕｌｌｅｒｉｂａｓｉｄｉｕｍ ｖａｒｉａｂｉｌｅ ３．５
Ｃｏｎｉｏｃｈａｅｔａ ｖｅｌｕｔｉｎａ １．４
Ｃｏｎｉｏｓｐｏｒｉｕｍ ｓｐ． ２．１
Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ ｓｐ． １．９
Ｄｅｒｘｏｍｙｃｅｓ ｂａｍｂｕｓｉｃｏｌａ １．４
Ｄｅｒｘｏｍｙｃｅｓ ｂｏｅｋｈｏｕｔｉｉ ３．３
Ｄｅｒｘｏｍｙｃｅｓ ｍｒａｋｉｉ ５５．０ ４３．６ ３６．８ １３．９ ４１．６
Ｄｅｒｘｏｍｙｃｅｓ ｐｓｅｕｄｏｓｃｈｉｍｉｃｏｌａ １．２ ５．４ ６．２ ３７．５ ９．１
Ｄｅｒｘｏｍｙｃｅｓ ｑｉｎｌｉｎｇｅｎｓｉｓ １．２ １．２
Ｅｌｓｉｎｏｅ ｓｐ． １．４
Ｅｒｙｔｈｒｏｂａｓｉｄｉｕｍ ｈａｓｅｇａｗｉａｎｕｍ １．４
Ｆｅｌｌｏｚｙｍａ ｉｎｏｓｉｔｏｐｈｉｌａ ３．０
Ｇｏｌｕｂｅｖｉａ ｐａｌｌｅｓｃｅｎｓ １．４
Ｋｏｃｋｏｖａｅｌｌａ ｍｅｘｉｃａｎｕｓ １．６
Ｋｏｎｄｏａ ｓｐ．１ １．８
Ｌｅｕｃｏｓｐｏｒｉｄｉｕｍ ｉｎｔｅｒｍｅｄｉｕｍ ２．７
Ｍｏｅｓｚｉｏｍｙｃｅｓ ａｐｈｉｄｉｓ １．８
Ｏｂｅｒｗｉｎｋｌｅｒｏｚｙｍａ ｙａｒｒｏｗｉｉ １．２
Ｐｈｙｌｌｏｚｙｍａ ｐｒｏｄｕｃｔｕｓ １．８
Ｒｈｏｄｏｓｐｏｒｉｄｉｏｂｏｌｕｓ ｆｉｃｉｓ １．２
Ｒｈｏｄｏｓｐｏｒｉｄｉｏｂｏｌｕｓ ｏｄｏｒａｔｕｓ ２．３ １．４
Ｒｕｉｎｅｎｉａ ｐｙｒｒｏｓｉａｅ ２．３
Ｓａｉｔｏｚｙｍａ ｓｐ． ２．８
Ｓｐｏｒｏｂｏｌｏｍｙｃｅｓ ｃａｒｎｉｃｏｌｏｒ ２．７ １．９
Ｓｐｏｒｏｂｏｌｏｍｙｃｅｓ ｐａｒａｒｏｓｅｕｓ ４．２ ６．７
Ｓｐｏｒｏｂｏｌｏｍｙｃｅｓ ｐｈａｆｆｉｉ ４．７ ５．６ １．４
Ｓｙｍｍｅｔｒｏｓｐｏｒａ ｃｏｐｒｏｓｍａｅ １．８ １．４ ４．３
Ｓｙｍｍｅｔｒｏｓｐｏｒａ ｇｒａｃｉｌｉｓ １．４
Ｔａｐｈｒｉｎａ ｓｐ．１ ５．６ １．４
Ｔａｐｈｒｉｎａ ｓｐ．２ １．４
Ｔｉｌｌｅｔｉｏｐｓｉｓ ｓｐ． １．９
Ｔｉｌｌｅｔｉｏｐｓｉｓ ｗａｓｈｉｎｇｔｏｎｅｎｓｉｓ ５．８
Ｕｄｅｎｉｏｍｙｃｅｓ ｍｅｇａｌｏｓｐｏｒｕｓ １．９ ６．５ ３．３
Ｕｄｅｎｉｏｍｙｃｅｓ ｐｙｒｉｃｏｌａ １５．２ ２９．１ １８．７
合计 ９５．４ ８６．８ ９４．４ ９３．３ ９４．０

　 　 稀有种类； Ｔｈｅ ｒａｒｅ ｔａｘａ （ＲＦ ﹤ １％）；
东雁荡山 Ｅａｓｔ Ｙａｎｄａｎｇ ｍｏｕｎｔａｉｎ： Ｂｕｌｌｅｒｉｂａｓｉｄｉｕｍ ｆｏｌｉｉｃｏｌａ， Ｂｕｌｌｅｒｉｂａｓｉｄｉｕｍ ｓｐ．１， Ｃｅｒａｃｅｏｓｏｒｕｓ ａｆｒｉｃａｎｕｓ， Ｅｒｙｔｈｒｏｂａｓｉｄｉｕｍ ｓｐ．， Ｈａｎｎａｅｌｌａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ，

Ｍｉｃｒｏｓｐｏｒｏｍｙｃｅｓ ｍａｇｎｉｓｐｏｒｕｓ， Ｎａｇａｎｉｓｈｉａ ａｌｂｉｄａ， Ｔｉｌｌｅｔｉｏｐｓｉｓ ｓｐ．．
南雁荡 山 Ｓｏｕｔｈ Ｙａｎｄａｎｇ ｍｏｕｎｔａｉｎ： Ｂａｎｎｏａ ｈａｈａｊｉｍｅｎｓｉｓ， Ｃｈｒｙｓｏｚｙｍａ ｓｐ． １， Ｃｈｒｙｓｏｚｙｍａ ｓｐ． ２， Ｃｏｌａｃｏｇｌｏｅａ ｆａｌｃａｔａ， Ｃｏｌａｃｏｇｌｏｅａ ｓｐ． １，

Ｃｙｓｔｏｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｅｔｅｓ ｓｐ．， Ｄｅｒｘｏｍｙｃｅｓ ｂｏｅｋｈｏｕｔｉｉ， Ｄｅｒｘｏｍｙｃｅｓ ｓｐ．， Ｄｉｏｓｚｅｇｉａ ｚｓｏｌｔｉｉ， Ｅｘｏｂａｓｉｄｉｕｍ ｓｙｍｐｌｏｃｉ－ ｊａｐｏｎｉｃａｅ， Ｆｅｌｌｏｚｙｍａ ｓｐ．， Ｇｏｌｕｂｅｖｉａ ｐａｌｌｅｓｃｅｎｓ，
Ｋｏｃｋｏｖａｅｌｌａ ｓｐ．， Ｋｏｃｋｏｖａｅｌｌａ ｖｉｅｔｎａｍｅｎｓｉｓ， Ｋｏｎｄｏａ ｓｐ． ２， Ｍｉｃｒｏｓｐｏｒｏｍｙｃｅｓ ｍａｇｎｉｓｐｏｒｕｓ， Ｍｉｃｒｏｓｔｒｏｍａ ｐｈｙｌｌｏｐｌａｎｕｍ， Ｎｉｅｌｏｚｙｍａ ｆｏｒｍｏｓａｎａ， Ｐｈｙｌｌｏｚｙｍａ
ｃｏｒａｌｌｉｎａ， Ｒｈｏｄｏｔｏｒｕｌａ ｓｐ．， Ｓｐｏｒｏｂｏｌｏｍｙｃｅｓ ｋｏａｌａｅ， Ｓｐｏｒｏｂｏｌｏｍｙｃｅｓ ｐａｒａｒｏｓｅｕｓ， Ｓｙｍｍｅｔｒｏｓｐｏｒａ ｃｏｐｒｏｓｍａｅ， Ｔａｋａｓｈｉｍｅｌｌａ ｆｏｒｍｏｓｅｎｓｉｓ．

西雁荡山 Ｗｅｓｔ Ｙａｎｄａｎｇ ｍｏｕｎｔａｉｎ： Ｂａｎｎｏａ ｏｇａｓａｗａｒｅｎｓｉｓ， Ｂｕｌｌｅｒｉｂａｓｉｄｉｕｍ ｓｐ． ２， Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ ｓｐ．， Ｄｅｒｘｏｍｙｃｅｓ ｂａｍｂｕｓｉｃｏｌａ， Ｄｉｏｓｚｅｇｉａ ｚｓｏｌｔｉｉ，
Ｈａｎｎａｅｌｌａ ｓｕｒｕｇａｅｎｓｉｓ， Ｍｙｒｉａｎｇｉｕｍ ｓｐ．， Ｏｂｅｒｗｉｎｋｌｅｒｏｚｙｍａ ｙａｒｒｏｗｉｉ， Ｐｉｓｋｕｒｏｚｙｍａ ｃｙｌｉｎｄｒｉｃｕｓ， Ｒｈｏｄｏｔｏｒｕｌａ ｓｐ．， Ｓａｉｔｏｚｙｍａ ｓｐ．．

北雁荡山 Ｎｏｒｔｈ Ｙａｎｄａｎｇ ｍｏｕｎｔａｉｎ： Ｃａｒｌｏｓｒｏｓａｅａ ｓｐ．， Ｃｏｌａｃｏｇｌｏｅａ ｆａｌｃａｔｅ， Ｃｏｌａｃｏｇｌｏｅａ ｓｐ．２， Ｃｏｌａｃｏｇｌｏｅａ ｓｐ．３， Ｄｅｒｘｏｍｙｃｅｓ ｂｏｅｋｈｏｕｔｉｉ， Ｆｅｌｌｏｚｙｍａ
ｓｐ．， Ｍｅｉｒａ ｎａｓｈｉｃｏｌａ， Ｍｏｅｓｚｉｏｍｙｃｅｓ ａｐｈｉｄｉｓ， Ｐａｐｉｌｉｏｔｒｅｍａ ａｕｒｅａ， Ｓｐｏｒｏｂｏｌｏｍｙｃｅｓ ｋｏａｌａｅ．

中雁荡山 Ｍｉｄｄｌｅ Ｙａｎｄａｎｇ ｍｏｕｎｔａｉｎ： Ｃｏｌｌｏｐｈｏｒａ ｓｐ．， Ｃｏｎｉｏｓｐｏｒｉｕｍ ｓｐ．， Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ ｓｐ．， Ｄｅｒｘｏｍｙｃｅｓ ｂｏｅｋｈｏｕｔｉｉ， Ｄｉｏｓｚｅｇｉａ ｚｓｏｌｔｉｉ， Ｇｊａｅｒｕｍｉａ ｍｉｎｏｒ，
Ｊａｍｉｎａｅａ ａｎｇｋｏｒｅｎｓｉｓ， Ｋｏｎｄｏａ ｓｐ．１， Ｏｂｅｒｗｉｎｋｌｅｒｏｚｙｍａ ｙａｒｒｏｗｉｉ， Ｐａｐｉｌｉｏｔｒｅｍａ ａｕｒｅａ， Ｒｈｏｄｏｔｏｒｕｌａ ｓｐ．， Ｔｉｌｌｅｔｉｏｐｓｉｓ ｓｐ．

多样性指数（Ｈ′）和丰度（Ｒ）可以反映该地区叶栖酵母菌的物种多样性程度，在雁荡山山脉广阔地区分
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布的叶栖酵母菌具有丰富的多样性。 从多样性指数（Ｈ′）来看，北雁荡山﹥中雁荡山﹥南雁荡山﹥西雁荡山

﹥东雁荡山；根据酵母菌的丰度值，也可以看出分离自北雁荡山、中雁荡山和南雁荡山的叶栖酵母菌种类相对

更多（表 ３）。

表 ３　 雁荡山山脉常见叶栖酵母菌的多样性指数（Ｈ′）和丰度（Ｒ）

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ （Ｈ′） ａｎｄ ｒｉｃｈｎｅｓｓ （Ｒ） ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｍｍｏｎｌｙ ｗｉｌｄ ｙｅａｓｔｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ Ｙａｎｄａｎｇ Ｍｏｕｎｔａｉｎ ａｒｅａ

地区
Ａｒｅａ

多样性指数
Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ （Ｈ′）

丰度
Ｒｉｃｈｎｅｓｓ （Ｒ）

地区
Ａｒｅａ

多样性指数
Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ （Ｈ′）

丰度
Ｒｉｃｈｎｅｓｓ （Ｒ）

东雁荡山 Ｅａｓｔ １．５５ １２ 北雁荡山 Ｎｏｒｔｈ １．８４ １４
南雁荡山 Ｓｏｕｔｈ １．６６ １４ 中雁荡山 Ｍｉｄｄｌｅ １．７６ １３
西雁荡山 Ｗｅｓｔ １．６１ ９

相似性系数可以比较雁荡山山脉两个地区之间叶栖酵母菌物种组成的相似性程度。 根据表 ４ 发现，中雁

荡山常见叶栖酵母菌组成与东、南、西、北雁荡山等周边地区的相似性系数较高，达到 ０．４—０．５２；而南雁荡山

与西雁荡山、中雁荡山常见叶栖酵母菌组成最为相近，相似性系数达到 ０．５２ 的较高水平；东、西雁荡山和南、
北雁荡山的叶栖酵母菌种类的相似程度则较低，相似性系数分别为 ０．１９ 和 ０．２１。

表 ４　 雁荡山山脉常见叶栖酵母菌的相似性系数

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｈｅ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ （Ｃｓ） ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｍｍｏｎｌｙ ｗｉｌｄ ｙｅａｓｔｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ Ｙａｎｄａｎｇ Ｍｏｕｎｔａｉｎ ａｒｅａ

地区 Ａｒｅａ 南雁荡山 Ｓｏｕｔｈ 西雁荡山 Ｗｅｓｔ 北雁荡山 Ｎｏｒｔｈ 中雁荡山 Ｍｉｄｄｌｅ

东雁荡山 Ｅａｓｔ ０．２３ ０．１９ ０．３１ ０．４
南雁荡山 Ｓｏｕｔｈ ０．５２ ０．２１ ０．５２
西雁荡山 Ｗｅｓｔ ０．１７ ０．４５
北雁荡山 Ｎｏｒｔｈ ０．４４

２．４　 雁荡山山脉叶栖酵母菌的序列差异

以东雁荡山、西雁荡山、南雁荡山、北雁荡山和中雁荡山都可以分离到的 Ｄｅｒｘｏｍｙｃｅｓ ｍｒａｋｉｉ 为代表，对雁

荡山山脉属于同一种类的叶栖酵母菌物种资源 Ｄ１ ／ Ｄ２ 序列进行分析和比较。 结果发现，分离自雁荡山山脉

的广布种 Ｄｅｒｘｏｍｙｃｅｓ ｍｒａｋｉｉ 包括 １３ 种基因型，根据每种基因型与模式菌株 ＣＢＳ８２８８ 的 Ｄ１ ／ Ｄ２ 序列比较结果

及其在雁荡山不同地区分布的相对频率（表 ５），其中与模式菌株 Ｄ１ ／ Ｄ２ 序列完全相同的基因型 ０１ 最常见，
在雁荡山各个地区可以占到 Ｄｅｒｘｏｍｙｃｅｓ ｍｒａｋｉｉ 菌株的 ８７．４％—９８．２％。

表 ５　 Ｄｅｒｘｏｍｙｃｅｓ ｍｒａｋｉｉ 各种基因型的相对频率（％）及其与模式菌株的序列差异

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｏｆ ｖａｒｉｏｕｓ ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ ａｎｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｉｄｅｎｔｉｔｉｅｓ ｏｆ Ｄｅｒｘｏｍｙｃｅｓ ｍｒａｋｉｉ

基因型
Ｇｅｎｅｔｙｐｅ

东雁荡山
Ｅａｓｔ

南雁荡山
Ｓｏｕｔｈ

西雁荡山
Ｗｅｓｔ

北雁荡山
Ｎｏｒｔｈ

中雁荡山
Ｍｉｄｄｌｅ

与模式菌株碱基差异数量
Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｉｄｅｎｔｉｔｉｅｓ

０１ ８７．４ ９８．２ ９６ ９５ ９６．６ ０
０２ ３．２ １．１ １ （Ｔ→Ｃ）
０３ １．１ ２ （Ｃ→Ｔ， Ｃ→Ａ）
０４ １．１ １ （Ｔ→Ｃ）
０５ １．１ １ （Ｔ→Ｃ）
０６ ０．８ １ （Ｃ→Ａ）
０７ １．１ １ （Ｃ→Ｔ）
０８ ０．８ １ （Ｇ→Ａ）
０９ ０．８ １ （Ａ→Ｇ）
１０ １．８ ０．８ １．１ １ （Ｔ→Ｃ）
１１ ５ １ （Ｔ→Ｃ）
１２ ０．８ ３ （Ａ→Ｔ， Ｃ→Ｇ， Ａ→Ｇ）
１３ ６．３ ２ （Ａ→Ｇ， Ｃ→Ｇ）
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图 ２　 雁荡山山脉叶栖酵母菌的物种累积曲线

　 Ｆｉｇ．２ 　 Ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｙｅａｓｔｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ

Ｙａｎｄａｎｇ Ｍｏｕｎｔａｉｎ ａｒｅａ

１：物种累积曲线；２、３：在 ９５％置信区间内物种累积曲线的下限与

上限 ９５％

２．５　 雁荡山山脉叶栖酵母菌的物种累积曲线

基于雁荡山山脉常见叶栖酵母菌在东雁荡山、西雁

荡山、南雁荡山、北雁荡山和中雁荡山的分布数据（表
２），采用 ＥｓｔｉｍａｔｅＳ 软件对该地区叶栖酵母菌多样性进

行了分析和计算，并绘制出雁荡山山脉叶栖酵母菌的物

种累积曲线（图 ２）。
根据物种累积曲线特征和 ＥｓｔｉｍａｔｅＳ 软件计算结

果，其 Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 值为 ４６．９５，估计在本项研究中已经将

雁荡山地区 ８０．９４％的叶栖酵母菌分离出来。

３　 讨论

雁荡山是我国华东地区的重要山脉之一，幅员辽

阔、资源丰富，在生物多样性研究方面受到广泛重

视［３０］。 该地区温度、湿度等环境因子适合野生酵母菌

栖息，系统、全面的研究雁荡山地区酵母菌资源情况具

有一定代表性。 在野生酵母菌研究方面，植物叶表是人

们比较关注的酵母菌栖息环境［３１⁃３２］，而且每年秋季的成熟植物叶片上酵母菌的种类和数量最为丰富［３３］。 现

在一般认为，同土壤等生境相比较，叶表可能更容易分离到特殊种类的酵母菌。
目前国际上通行的酵母菌鉴定依据主要是 ２６Ｓ ｒＲＮＡ 基因 Ｄ１ ／ Ｄ２ 区域的序列组成［２３，２７］，种内不同菌株之

间 Ｄ１ ／ Ｄ２ 序列差异应该在 １％以内，如果株间该序列碱基差异在 １％以上则基本可以判定为不同种类［２８］。 近

年来酵母菌分类系统变化较大［３４⁃３６］，在进行雁荡山地区叶栖酵母菌的序列比对和系统发育分析时，参照最新

的酵母菌分类系统对鉴定结果进行了必要的修正。
分离自雁荡山山脉的 １０７２ 株叶栖酵母菌，经过 ２６Ｓ ｒＲＮＡ 基因 Ｄ１ ／ Ｄ２ 序列比对和系统发育分析，属于 ５６

个已知类群（图 １）；另外还有 ４６ 个菌株 ２６Ｓ ｒＤＮＡ Ｄ１ ／ Ｄ２ 序列与已知种类差异明显，根据 ２６Ｓ ｒＲＮＡ 基因 Ｄ１ ／
Ｄ２ 序列比对和系统发育分析结果，基本可以确定这些菌株代表 １９ 个新类群（表 １）；尽管有些菌株，还需要详

细研究其 ＩＴＳ 序列特征和生理生化特征、细胞形态特征、培养特征以进一步证明其新种地位，但是疑似新种比

较常见的事实也说明，研究雁荡山地区叶栖酵母菌资源具有重要的理论意义。
在雁荡山地区有 ３８ 种常见叶栖酵母菌类群（表 ２），包括 Ｄｅｒｘｏｍｙｃｅｓ 属 ５ 种，Ｓｐｏｒｏｂｏｌｏｍｙｃｅｓ 属 ３ 种，

Ｂａｎｎｏａ、Ｂｕｌｌｅｒｉｂａｓｉｄｉｕｍ、Ｒｈｏｄｏｓｐｏｒｉｄｉｏｂｏｌｕｓ、Ｓｙｍｍｅｔｒｏｓｐｏｒａ、Ｔａｐｈｒｉｎａ、Ｔｉｌｌｅｔｉｏｐｓｉ 和 Ｕｄｅｎｉｏｍｙｃｅｓ 属各 ２ 种，Ｂｕｌｌｅｒａ、
Ｃｏｎｉｏｃｈａｅｔａ、 Ｃｏｎｉｏｓｐｏｒｉｕｍ、 Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ、 Ｅｌｓｉｎｏｅ、 Ｅｒｙｔｈｒｏｂａｓｉｄｉｕｍ、 Ｆｅｌｌｏｚｙｍａ、 Ｇｏｌｕｂｅｖｉａ、 Ｋｏｃｋｏｖａｅｌｌａ、 Ｋｏｎｄｏａ、
Ｌｅｕｃｏｓｐｏｒｉｄｉｕｍ、Ｍｏｅｓｚｉｏｍｙｃｅｓ、Ｏｂｅｒｗｉｎｋｌｅｒｏｚｙｍａ、Ｐｈｙｌｌｏｚｙｍａ、Ｒｕｉｎｅｎｉａ 和 Ｓａｉｔｏｚｙｍａ 属各 １ 种，其中 Ｄｅｒｘｏｍｙｃｅｓ
ｍｒａｋｉｉ 在该地区分离到的叶栖酵母菌中具有明显分布优势。 Ｈａｍａｍｏｔｏ 和 Ｎａｋａｓｅ［３７］ 最早从新西兰的三种植

物 Ｌｅｐｔｏｓｐｅｒｍｕｍ ｓｃｏｐａｒｉｕｍ、Ｎｏｔｈｏｆａｇｕｓ ｆｕｓｃａ、Ｐｓｅｕｄｏｗｉｎｔｅｒａ ｃｏｌｏｎａｔａ 上分离到 Ｄｅｒｘｏｍｙｃｅｓ ｍｒａｋｉｉ 培养物，并将其

鉴定为 Ｂｕｌｌｅｒａ 属新种，Ｗａｎｇ 和 Ｂａｉ［３８］在建立 Ｄｅｒｘｏｍｙｃｅｓ 属时将其重合组合在 Ｄｅｒｘｏｍｙｃｅｓ 属中。 在分析比较

雁荡山地区 Ｄｅｒｘｏｍｙｃｅｓ ｍｒａｋｉｉ 的 Ｄ１ ／ Ｄ２ 序列时，发现大量培养物与模式酵母的序列并非完全一致，表现出一

定程度的遗传多样性（表 ５）。
雁荡山山脉叶栖酵母菌资源丰富（表 ３），根据不同地区常见叶栖酵母菌组成（表 ２）和相似程度（表 ４），

发现中雁荡山与东雁荡山、西雁荡山、南雁荡山和北雁荡山叶栖酵母菌相似性系数达到 ０．４—０．５２，表明中雁

荡山与其他 ４ 个地区的叶栖酵母菌种类组成更加相似；而东、西雁荡山之间和南、北雁荡山之间叶栖酵母菌组

成相似性系数分别为 ０．１９ 和 ０．２１，酵母菌种类组成存在更大差异；可能地理上相近地区的酵母菌物种分布具

有更大相似性，这个推测可以供今后野生酵母菌资源考察工作参考。
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在生物多样性研究领域，物种累积曲线被广泛用于样本量充分性的判断以及物种丰富程度的估计［３９］。
根据图 ２，我们已经分离到雁荡山地区绝大多数的叶栖酵母菌种类，研究结果可以真实反映出该地区叶栖酵

母菌资源和物种多样性的存在状况。
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