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摘要:从广东酸性土壤分离得到一种编号为 2-1A1 的丛枝菌根真菌.其抱子在土壤中单生，未见抱子果，椭圆形，黄

色至褐色，抱子较大(170μmx230μm) ，抱壁一层，厚约 11 阻， Melzer's 反应为黄色其形态特征与臼omus jlavispo­

rum 的特征描述相一致-提取其单抱子 DNA ， Nested PCR 扩增其 185 rDNA 的 N531-AMl 区，经序列测定，并在Gene­

Bank 上比对，进行系统进化树分析，结果表明，2-1Al 与 Glomωsp. (DQ371674) 的亲缘关系最近，序列同源性为

98%. 分子鉴定的方法只能将其鉴定到球囊霉属 αomω.
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Abstract: 5pores of an arhuscular mycorrhizal fungal which marked as 2-1 A1 were isolated from the acid 

soil in Guangdong Province. 咀le spores formed singly in ωil ， no sporocarp , ellipsoid , yellow to hrown in 

color. 5pore wall consisted by only one layer and 11μm 由ick. Melzer's reaction was yellow. 5train 2-1A1 

accorded with Glomus卢即臼porum in morphology. DNA was extracted from a single spore 2-1A1 , then the 

N531-AM1 region of 185 rDNA was amplified specifically hy nested PCR. PCR products was sequenced 

and the DNA sequence was hlasted on GeneBank. Phylogenetic tree revealed 由a剖t strain 2-1Al was closely 

related ω Gωb阳阳mz山z

m旧 s叩p. hy part of 185 rDNA sequence analysis. 
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丛枝菌根(arhuscular mycorrhizal , AM )真菌是一

类能与植物根系形成互惠共生体的微生物，可侵染

90% 以上的陆生植物.由于 AM 真菌能够积极促进

宿主植物吸收矿质营养(P ， N 等) ，增强宿主植物对

各种生物胁迫(病原菌等)和非生物胁迫(贫癖、干

旱、重金属等)的抗性，已成为一类重要的微生物资
源[1.2] AM 真菌菌种的分类鉴定是一项重要的基础
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工作，对于认识和保护 AM 真菌资源具有重要的意

义.以往人们多是根据抱子形态、菌丝侵染和产抱方

式等特征对 AM 真菌进行分类鉴定，但由于同一种

AM 真菌的抱子形态会因环境条件(地理差异、宿主

植物)的不同，而有较大的差别，因而易给菌种鉴定

工作带来困难或产生分类混乱[1] 随着分子生物学

技术的发展，各种分子技术已被应用到物种的鉴定
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一支，在所有的比对结果中，2-1Al 与该菌株的同源 于其基因信息数据库还不完善，许多菌种，尤其是标

序列相似率最高，为 98%. 由于 Glom山 flavisporum 准菌株的基因信息未能进入数据库. AM 真菌基因

的核酸序列信息未能在 GenBa此中搜寻到，通过现 数据库发展缓慢与该类真菌不能纯培养有极大的关

有序列信息的分析，只能将菌株 2-1Al 初步鉴定到 系.目前，只能通过从土壤中获取 AM 菌抱子，并通

Glomωsp. 2-1 Al和 Gi. margarita RB 的 NS31-AMl 过繁琐的单抱接种、宿主培养、收集抱子，最终获得

区域 DNA 序列在Genba由中的登陆号分别为 纯净的株系后，才能得到真 DNA 信息.此外，有报道

DQ139330 和 DQ187335. 显示，在 AM 真菌抱子、菌丝的表面及内部存活着大
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图 3 2-1 A1、 Gí. margaríta RB 及相关菌株的系统进化树

Fig. 3 Phylogenetic tree of 2-1 Al ,Gi. ma号召rita RB 皿d 出le rel-

atIve strams 

3 讨论与结论

AM 真菌的分类鉴定是-项基础而重要的工作，

对于收集、保护及利用这类微生物资源具有重要的

意义. AM 真菌与宿主植物严格共生，不能独立完成

生活周期，目前还不能对其进行纯培养.因此， AM

真菌的鉴定只能以自然环境中获取的抱子，或借助

宿主扩繁得到的纯菌，进行形态学和相应的组织化

学反应鉴定.该法不仅操作繁琐，鉴定结果也常因环

境因素的影响，而难以稳定.近年来，随着分子生物

学的迅猛发展，从基因水平上认识和鉴定物种成为

可能，并具有传统鉴定技术不可比拟的优越性.国外

已将 PCR 、DNA 限制性长度多态性(RF四)、随机引

物扩增多态性( RAPD) 等技术成功应用于 AM 真菌

的种群分析中[日] NS31-AMl 区域是真核生物 18S

rDNA 的一部分，其片段较小(约 550 bp) ，又是 AM

真菌菌种的种间可变区域，可以作为菌种鉴定的依

据之一. Ma 等[8] 曾有过较成功的报道，本文对 Gi.

margarita RB 的分子鉴定结果也验证了这一方法的

可行性.

基于形态学特征等，将 AM 真菌 2-1Al 鉴定为

量的细菌及其他种类的真菌等[9] 这些微生物也给

其核酸信息的准确收集带来干扰.为了使 AM 真菌

分子鉴定途径更加可行，一方面要加快 AM 真菌的营

养生理研究，争取早日实现其纯培养，另一方面要通过

现有的途径全面收集 AM 菌种资源的 DNA 信息，比较

分析种群间基因差异，为分子鉴定提供理论基础.
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析对其进行了分子鉴定.结果显示，与其亲缘关系最

近的菌株为未确定种名的 Glom旧 sp. (DQ371674) , 

同时 Glom四卢avzsporum 的相关基因信息未能在 Gen-

Bank 中搜寻到，因而该法只能将其鉴定到球囊霉属 4567-4573. 

Glom山，目前，AM 真菌进行分子鉴定的困难之处在 [责任编辑李晓卉]


