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摘  要：真菌物种的形态特征有限，加之形态滞后和形态可塑性，仅靠外部形态、内部结构及生理生化指标，很难

把握真菌的系统亲缘。应用 DNA 测序、基因组测序、比较基因组学及生物信息学等技术，研究人员可以快速识别真

菌演化中出现的数量众多的单系支系，为建立各分类等级的新分类单元提供有力证据，为真菌分类学研究带来了新

的希望和活力。自 2000 年以来，在真菌界至少发表了 1 新亚界、4 新门、7 新亚门、19 新纲、9 新亚纲、40 余新目

等高级分类单元。近 3 年来，我国发表了 20 余个真菌新属，其中绝大多数属的建立都有分子证据支持。可以预见，

大量的新种、新属、新科乃至更高级分类单元将会在今后 10 年内持续发现和建立。这必将大大促进真菌分类学的发

展，完善现有的真菌分类系统。我们应该顺势而上，利用我国丰富的真菌资源，为真菌分类学的发展做出应有贡献。

与此同时，真菌分类学也面临着十分严峻的挑战。挑战主要来自 3 个方面，一是研究变得越来越综合，不但需要有

相应的研究经费支持，而且要求从事该领域的研究人员技术更全面、知识更广博及知识更新速度更快捷；二是新物

种描述进度偏慢，远远不能满足人们对物种认识和利用的日益增长的需要；三是研究人员亟需创新研究模式，以新

技术、新思路、新机制来构建新的真菌分类学，加速新物种的发现和描述进度，最终为社会进步和科学发展服务。 
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Abstract: Due to morphological paucity and stasis, and phenotypic plasticity, phylogenetic relationships of fungi cannot 

easily be grasped based on merely morphological characters, cellular and subcellular structures, and biochemical and 
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physiological features. New techniques, such as DNA and genome sequencing, comparative genomics and bioinformatics, 

have revolutionized the study of fungal taxonomy, and a large number of lineages in fungal evolution can be recognized this 

way, which, consequently, provides strong support for establishing new taxa at different taxonomic levels. Since 2000, at 

least one new subkingdom, four new phyla, seven new subphyla, nineteen new classes, nine new subclasses, and over forty 

new orders have been created. In the last three years, over 20 new fungal genera were published by Chinese mycologists, 

most of which are supported with molecular evidence. It is anticipated that a large number of new species, new genera, new 

families and even new higher taxa are going to be discovered and erected in the next ten years. We could take advantage of 

the highly rich fungal resources in China and make due contributions to the taxonomy of fungi. Meanwhile, fungal taxonomy 

is confronted with serious challenges. The challenges are mainly as follows: 1) studies are becoming more and more 

comprehensive and multi-technique based, which needs not only corresponding financial supports but also, for researchers, 

more all-round skills, broader background knowledge, and faster speed of renewal of knowledge; 2) the speed of description 

and documentation of new taxa is slow and needs to be accelerated in order to serve the increasing needs of people for 

recognition and utilization of species; 3) it is urgent to innovate our research schemes, and to adopt new techniques, new 

ideas and new strategies in order to advance taxonomy of fungi, to speed up the discovery and documentation of new taxa, 

and last but not least to serve the social progress and science development. 
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引言 

真菌分类研究至少可以追溯到 18 世纪后

期（Persoon 1797；Fries 1821；de Bary 1853，

1866；Brefeld 1877，1888）。两百余年来，人

们开展了大量以广义形态学为基础的物种分类

和物种描述工作，为世界真菌分类学的发展做

出了重要贡献（余永年 1982）。但是，由于真

菌的形态特征有限，加之物种演化进程复杂，

仅靠外部形态、内部结构、超微特征及生理和

生化指标，很难把握真菌进化中的系统亲缘关

系。因此，无论是在真菌的分类研究中，还是

在真菌的系统学探索中，因为视角不同，不同

的研究人员往往会得出结论迥异的观点。例如，

过去真菌科级概念因人而异，变化较大，没有

多少可供遵循的基本原则，因此从事真菌分类

的研究者们曾一度很少谈及哪个属隶属哪个科

的问题。又如，人们在物种的理解上，有“大

种概念”和“小种概念”之说，一个“大种”

可能包括了若干“小种”，这在病原真菌中是

相当普遍的。但是，有的“小种”可能并非就

是一个“好种”，有的“小种”可能仍然是个

大杂烩。此类现况比比皆是。 

在我国，一个典型的例子，可能要数中国

传统文化中的“仙草”——“灵芝”的分类命

名问题了。过去，人们或使用“大种概念”，

或对我国传统文化中的“灵芝”认识深度不够，

长 期 以 来 一 直 使 用 “Ganoderma lucidum 

(Curtis) P. Karst.”作为“灵芝”的学名（Teng 

1934；邓叔群 1963；戴芳澜 1979；赵继鼎和

张小青 2000）。新近，分子系统学与形态分类

学相结合的研究结果表明，中国的“灵芝”与
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最初描述于欧洲的“G. lucidum”并不相同，它

是一个至今在科学上尚未描述的新种，故命名

为“灵芝 G. lingzhi Sheng H. Wu, Y. Cao & Y.C. 

Dai”（Cao et al. 2012），尽管还有其他观点

（Wang, Xi et al. 2012）。显而易见，应用分子

生物学及生物信息学的技术和方法，可为我们

解决真菌分类问题提供新的途径和新方案（王

征和戴玉成 2009；余知和和曾昭清 2013）。 

在基因组学、后基因组学时代，传统的分

类学与新兴的分子生物学、生物信息学、基因

组学和比较基因组学的有机融合，已经为真菌

分类学与系统进化研究带来了新的希望和强大

的生命力。真菌分类学正面临千载难逢的发展

机遇，尽管也不得不面对十分严峻的挑战。 

1 分子生物学对真菌分类学和系统

学的深刻影响 

1.1 快速发现单系支系 

真菌分类工作者的一个主要任务就是研究

物种划分及物种间的亲缘关系。但是，由于物

种在地球上的演化历史往往久远而复杂，趋同

演化、平行进化、逆向演化、种间杂交、不完

全谱系分拣（incomplete lineage sorting）、基因

重组（gene recombination）并存，人们很难把

握哪些性状是共衍征（synapomorphy），哪些性

状为同塑性状（homoplasy），仅凭形态解剖特

征、超微结构及生理生化指标，不易准确界定

系统发育中的单系支系（monophyletic clade）。

利用分子生物学数据特别是DNA核苷酸序列，

结合生物信息学分析方法，可以快速发现大量

单系支系，为建立各分类等级的新分类单元

（taxon）提供有力证据。据作者的不完全统计，

自 2000 年以来，仅在真菌界中，就发表了 1

新亚界、4 新门、7 新亚门、19 新纲、9 新亚纲、

40 余新目等高级分类单元，这是前所未有的

（Binder et al. 2010；Boonyuen et al. 2011；

Jones et al. 2011；Rosling et al. 2011；Schell et al. 

2011）。通过各国科学家的数年合作研究，

Hibbett et al.（2007）提出了真菌界的一个新的

分类系统，它是当今真菌分类系统的代表。 

在真菌演化中，一个非常突出的现象是趋

同演化（Oberwinkler 2012），其中担子菌的腹

菌化（gasteromycetation）和子囊菌的块菌化

（truffle syndrome）就是十分典型的例证。真

菌在适应特殊气候（如干旱）和传媒（如啮齿

类动物）等因子的演化中，大量没有亲缘关系

的类群出现了相似的结构，这在物种进化中具

有十分重要的意义，但对分类工作者来说，却

带来了预想不到的困难。形态上的趋同演化，

使得以形态特征为基础的分类研究常常出现误

判。因此，有必要从遗传本质即分子遗传学的

角度去探索，以便为确立可靠的亲缘关系提供

充分证据。 

分子系统学研究表明，真菌在适应环境选

择压力（如干旱）、传播媒介等过程中，曾独

立发生过多次腹菌化事件（Oberwinkler 1977，

1985；Thiers 1984；Bruns et al. 1989；Hibbett et 

al. 1997 ； Peintner et al. 2001 ； Binder & 

Bresinsky 2002；Henkel et al. 2010）。在腹菌

化类群中，既有古老的腹菌化的事件，也有较

新近的腹菌化事例。而且，腹菌化后的真菌不

会再逆转为具有弹力孢子的真菌（Hibbett 

2004）。 

一般说来，在非腹菌的支系中，出现个别

腹菌，则表明这是近期发生的腹菌化事件

（Lebel & Catcheside 2009；Justo et al. 2010），

而若整个大的支系都是腹菌，则表明那是早期

发生的腹菌化事件所导致的结果（Binder & 

Hibbett 2007；Hosaka et al. 2007；Wilson et al. 
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2011 ）。如地星目 Geastrales 、幅片包目

Hysterangiales和鬼笔目Phallales等就是古老的

腹菌化例证（Hosaka et al. 2007）。而钉菇目

Gomphales、蘑菇目 Agaricales、牛肝菌目

Boletales 中的腹菌，应该就是近期发生的。高

腹菌Gautieria与枝瑚菌属Ramaria间密切的亲

缘关系，已被证实（Hosaka et al. 2007；Giachini 

et al. 2010）。Secotium albipes Zeller 实际上是

色钉菇属 Chroogomphus 成员腹菌化的结果（Li 

et al. 2009）。在鹅膏科中，“Torrendia”和

“Amarrendia”曾作为独立的属处理（Bougher 

1999；Bougher & Lebel 2002），但新近分子系

统学研究发现，它们都是鹅膏属 Amanita 成员

腹菌化的结果（Justo et al. 2010；Yang 2011）。

在 牛 肝 菌 科 Boletaceae 中 ， 杜 瑞 菌 属

Durianella、腹牛肝菌属 Gastroboletus、紫孢腹

菌属 Rhodactina、海绵菌属 Spongiforma 都是

腹菌化所致（Bruns et al. 1989；Binder & 

Bresinsky 2002；Yang et al. 2006；Desjardin et al. 

2008，2009）。其中，迄今置于腹牛肝菌属的

物种很可能并不构成一个单系。在广义蘑菇科

Agaricaceae s.l.中，曾发生了大量的腹菌化事

件，如“马勃目 Lycoperdales”、“鸟巢菌目

Nidulariales”及“柄灰包目 Tulostomatales”都

是腹菌化引起的（Vellinga 2004）。 

在果囊菌亚门 Pezizomycotina 中，地上生

盘菌产生具有强力弹射的子囊孢子，而地下生

子囊果则产生非弹射子囊孢子。研究发现，在

盘菌目 Pezizales 中，至少独立发生过 15 次块

菌化事件（Laessøe & Hansen 2007），如有沙

漠块菌之称的地菇属 Terfezia 就是适应干热环

境的产物（Diez et al. 2002）。块菌科 Tuberaceae

与马鞍菌科 Helvellaceae 相比虽然形态迥异，

但它们却有较为密切的亲缘关系，属系统发育

中的同一支系（O’Donnell et al. 1997）。 

1.2 准确划分和识别物种 

物种是分类等级中最基本的单元。在物种

概念（species concepts）上，人们提出了诸如

形态种、生物种、生态种、系统发育种等 20

余种概念（Mayden 1997）。但是，de Queiroz 

（1998，2007）曾指出，这些所谓的物种概念

实际上是物种标准（species criteria），而不是

物种定义（species definition）。物种定义是一

个什么样的统一体或综合体是一个物种，而物

种标准则是实际工作中判断或识别哪些个体属

于同一物种的具体标准或办法。目前，一般认

为一个物种代表的是一个独立进化中的谱系枝

（lineage segment），是进化长河中一个谱系

（lineage）的某个分支或片段，而非该谱系的

全部（de Queiroz 1998，2007，2011）。从本

质上讲，形态种、生物种、生态种及系统发育

种等各种标准各自分别强调了形态分异、生殖

隔离、特殊生态位的适应性及核苷酸差异等。

这些物种标准反映了种系分异中发生的不同事

件（de Queiroz 1998，2007；Giraud et al. 2008）。 

理论上讲，两个或多个有亲缘关系的生物

种，可能有明显的形态差异，它们可以从形态

上清楚区分。但是，也可能它们之间没有任何

可资区别的形态特征或只有细微的形态差异，

这 就 是 隐 形 种 复 合 群 （ cryptic species 

complex）。平行进化也会导致隐形种，但这些

隐形种间没有太近的亲缘关系（故不构成同一

复合群）。在真菌中，隐形种复合群或隐形种

十分常见，若仅仅依靠形态特征，多个独立的

物种会被当成同一物种处理，这是今后相当长

的一段时间内值得关注和重视的问题。 

系统发育种标准就是将 DNA 测序与生物

信息学技术相结合的分种标准，它对于没有有
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性阶段的真菌和既有无性型又有有性型的真菌

来说，有其明显优势（Guarro et al. 1999；

Harrington & Rizzo 1999；Taylor et al. 2000；

Moncalvo 2005）。Taylor et al.（2000）提出的

多 基 因 系 谱 一 致 性 系 统 发 育 种 识 别 法

（GCPSR），被真菌学界不少人认为是行之有

效的物种界定的方法。这种标准可能是今后一

定时期内研究真菌物种多样性的一种不可忽视

的重要方法（Kroken & Taylor 2001；Dettman et 

al. 2003；Douhan & Rizzo 2005；Kauserud et al. 

2006；Sato et al. 2007；Murillo et al. 2009；

Jargeat et al. 2010；Van de Putte et al. 2010；Li et 

al. 2011；O’Donnell et al. 2011；Du et al. 2012）。 

1.3 精细研究种内遗传差异及群体遗传结构 

在真菌中，一个物种内在的遗传多样性是

形态表征或生理生化多样性难于体现的。相反，

分子标记对于认识物种的遗传多样性和演化具

有较高的解析度（Harrison 1991；Burnett 2003；

Xu 2006a，2006b）。如对人体重要病原真菌新

型隐球酵母 Cryptococcus neoformans 的研究发

现，其菌株的遗传谱系多样，几个主要的支系

早在一千万年前就已分化出来，但近来有所扩

展和杂交，血清 AD 型菌株是由血清 A 型菌株

和血清 D 型菌株经过多次新近的杂交完成的

（Xu et al. 2000；Xu, Luo et al. 2002；Xu & 

Mitchell 2003；Sun & Xu 2007）。对新型隐球酵

母格鲁比变种 C. neoformans var. grubii 的研究

发现，东南亚的居群可能是过去 7,000 年以来

从非洲引入的（Simwami et al. 2011）。对我国

皮肤病菌秕糠状鳞斑霉 Malassezia furfur 的研

究也发现其遗传多样性是相当丰富的（Zhang, 

Zhang, Ran et al. 2010）。在植物病原菌方面，

对稻瘟病菌 Magnaporthe grisea 和 M. oryzae 及

禾谷镰刀菌 Fusarium graminearum 的研究发

现，寄主专一性与该菌区域性的多样化及基因

突变密切相关（Couch et al. 2005；Chen et al. 

2006a，2006b，2007；Cuomo et al. 2007）。对

玉米黑粉菌 Ustilago maydis 的研究发现，其演

化深受人类对玉米驯化的影响，黑粉菌不同居

群中存在的大量遗传分化是在玉米驯化之后才

出现的（Munkacsi et al. 2008）。在酿酒酵母

Sarccharomyces cerevisiae 的群体遗传中， 

Wang, Liu et al.（2012）发现酿酒酵母在多种生

态环境中都有分布，我国菌株遗传多样性十分

丰富并具有独特的进化谱系，野生自然菌株大

都是早先分化出来的基部支系，东亚可能是该

物种的起源地。 

在大型野生食药用菌方面，研究较为深入

的 是 双 孢 蘑 菇 Agaricus bisporus 、 香 菇 

Lentinula edodes、松茸 Tricholoma matsutake 及

冬虫夏草 Ophiocordyceps sinensis 的遗传多样

性（Xu, Desmerger et al. 2002；徐学锋等 2005；

Zhang et al. 2007；Xu et al. 2008；Zhang et al. 

2009；Zhang, Zhang, Wang et al. 2010）。如利用

单核苷酸多态性（SNPs）研究松茸群体遗传发

现，在松茸菌株间有丰富的遗传差异，这种差

异与地理距离呈正相关关系，松茸的有性繁殖

和基因重组对维持松茸居群间的基因交流有重

要作用（Xu et al. 2008）。对冬虫夏草的遗传多

样性研究发现，青藏高原南部居群的遗传多样

性要比北部居群的高得多，该种可能是从南部

的林芝地区先向南、后向北扩散的（Zhang et al. 

2009）。这些研究对认识真菌物种的起源与演

化，对物种资源有效保护和持续利用都有重要

意义。 

1.4 深度探究属种演化历程 

物种形成（speciation）是指一个物种分化

为两个物种的产生过程。在真菌成种进程中，
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生态、空间及时间等隔离与生殖隔离有异曲同

工之效。也就是说，在自然界中，一些真菌是

通过交配型基因（mating-type genes）限制种间

基因交流的，但许多真菌可能不是通过内在的

生殖隔离而是借助外在的生态、时空等隔离来

阻止种间基因交流的（Giraud et al. 2008）。 

生态多样性是物种形成的基础，生态成种

是物种形成的重要方面（Giraud et al. 2008），

生态适应选择是成种的动力。如麦角菌

Claviceps purpurea 是禾草的病原菌，但可产生

一些有价值的活性化合物。根据野外观察，按

麦角菌的寄主环境、菌核和分生孢子以及生物

碱的产量不同，可以将其分为 3 个生态类型

（G1、G2 和 G3），利用多基因分子标记方法

研究表明，“麦角菌”作为物种复合群看待和处

理可能较妥。G1 是个与 G2 和 G3 明显不同的

支系，G2 和 G3 间的形态分化不大，似乎不便

分开。但是，群体遗传学研究表明，由于生态

选择压力所致，生于陆生禾草上的 G1、见于潮

湿或阴湿环境中的 G2 和分布于盐碱滩上的

G3，很少或没有基因交流（Douhan et al. 2008）。 

在食线虫真菌捕食器的演化研究中，利用

多基因序列分析方法，研究人员提出了食线虫

真菌捕食器收缩环、黏性菌网及粘球和黏性分

枝的可能演化途径和适应性进化方式，并论证

了这类真菌的起源时间和物种分化与重大地质

历史事件的关系（Li et al. 2005；Yang et al. 

2007；Yang et al. 2012）。上述研究对于深入理

解食线虫真菌的适应性进化、分类和系统学有

重要意义。 

协同成种和宿主转换可以看作生态成种的

一种特殊案例。最好的例子就是培菌蚁

（fungus-growing ants）、由培菌蚁培植的蘑菇

科和口蘑科真菌、菌圃上的寄生真菌无性肉座

菌 Escovopsis 三者间的协同成种模式。研究发

现，在协同进化的 5,000 万年间，无论在培菌

蚁与蘑菇科和口蘑科真菌间，还是在蘑菇科和

口蘑科真菌与无性肉座菌间，都具有高度的协

同成种一致性，特别是在基部类群中，蚁、真

菌与寄生菌三者的协同成种完全一致；而在现

代的派生支系中，这种协同进化偶然会被寄生

菌的宿主转换所打破，故此也加剧了三者间持

续的协同适应（Currie et al. 2003）。在色钉菇

属 Chroogomphus 及臧氏牛肝菌属 Zangia 中，

宿主转换和地理隔离可能对成种都有影响（Li 

et al. 2009，2011）。 

在研究狭义牛肝菌属 Boletus s.s 的进化生

物学方面，Dentinger et al.（2010）采用 DNA

测序方法，对多个片段进行了测序，综合分析

发现该属包括 20 余个物种，结合松散分子钟分

析（relaxed molecular clock analysis），认为该

属真菌是在气候温暖潮湿的条件下，在早第三

纪的晚始新世（42–54 Mya）古热带起源的。

Feng et al.（2012）进一步研究发现，在古热带，

狭义牛肝菌属可能早在晚白垩纪（76.8 ± 0.61 

Mya）就已经分化出来了，在其早期的分化中，

东亚、东南亚及南亚热带地区起着重要作用，

该属现有 36 个物种，东亚既是该属的现代物种

多样性中心，也是美味牛肝菌复合群 B. edulis 

complex 的起源地。在中晚始新世（38.23 ± 0.35 

Mya），美味牛肝菌复合群在东亚演化出来，

在中中新世至早上新世期间，传播到亚洲、欧

洲及美洲，并产生后续的异域成种，白令陆桥

（Bering land bridge）对于古北区和新北区的真

菌交流起着通道作用。 

从基因组学角度，探索物种的适应性进化

机理具有广阔的前景。Gao et al.（2011）对寄

主广谱的金龟子绿僵菌 Metarhizium anisopliae 
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ARSEF23 与蝗虫专化的蝗绿僵菌 M. acridum 

CQMa 102 菌株的基因组进行了测序和分析，推

测绿僵菌是由植物内生真菌或病原真菌进化而

来，并发现绿僵菌基因组中的蛋白酶、几丁质

酶及脂酶等用于昆虫体壁降解的基因家族存在

显著的扩张现象。这两种菌的基因组约有 16% 

的编码基因决定昆虫-宿主的相互作用，即影响

绿僵菌的杀虫毒力。RNA-seq 高通量转录组分

析表明，广谱的金龟子绿僵菌与专性的蝗绿僵

菌在不同寄主体壁信号诱导下，表达不同信号

识别蛋白，引起下游的 MAPK 和 PKA 的信号

强度不同，从而精确调控侵染结构——附着胞

的分化，并由此决定了病原真菌的寄主范围。 

2 真菌分类学面临的机遇 

分子生物学、生物信息学、基因组学及比

较基因组学技术和方法在真菌分类研究中的广

泛应用，使得真菌分类和系统发育研究取得了

革命性突破（Yang 2011）。在此基础上，Hibbett 

et al.（2007）提出了一个复杂的却较为完善的

分类系统。但是，其中仍有 4 个系统位置未定

的亚门，2 个系统位置未定的“纲”（根肿黑粉

菌 纲 Entorrhizomycetes 和 节 担 菌 纲

Wallemiomycetes）和 10 余个系统位置未定的

目，这恰恰是今后值得深入研究的方向之一。

值得一提的是“根肿黑粉菌纲”和“节担菌纲”，

它们可能是担子菌中系统位置较为孤立的、古

老孑遗的类群，按现有形态、超微结构、生物

化学及分子系统发育研究结果，尚不能确定其

具体分类地位，故暂时以“纲”的等级处理。

在有的研究分析结果中，这两个“纲”与担子

菌门中现有的 3 个亚门组成的单系互为姐妹群

（Matheny et al. 2007）。因此，它们代表的也

许并非两个“纲”，可能是两个独立的“亚门”。

这从一个侧面充分体现了真菌类群的丰富和系

统关系的复杂，同时也指明了今后研究的方向。

利用全基因组和比较基因组信息，不远的将来

有望解决这些系统位置不定的问题。 

我国是世界级的物种多样性国家，估计我

国的真菌远远超过 30 万种，这是我国极为宝贵

的物质财富之一（魏江春 2010）。戴玉成和庄

剑云（2010）对我国的菌物进行了较为详细地

统计，表明我国已知菌物种数仅占估算总种数

的 8.2%。近 3 年，利用我国的真菌资源，人们

就发表了一批新属（表 1）和大量新种，这从

一个侧面表明我国的大量真菌物种资源有待挖

掘和认识。 

可以预见，在基因组学甚至“后基因组学”

时代，大量的新种、新属、新科乃至更高级分

类单元将会在今后 10 年内发现和发表。这必将

大大促进真菌分类学的发展，完善现有的真菌

系统。 

3 真菌分类学面临的挑战 

应当承认，由于受到许多新兴学科的冲击，

传统的真菌分类学与其他生物的分类学一样面

临着十分严峻的、前所未有的挑战（Godfray 

2002；Agnarsson & Kuntner 2007）。挑战主要

来自 3 个方面。一是研究变得越来越综合：一

方面，不但需要有相应的研究经费支持，而且

还要求从事该领域的研究人员技术更全面、知

识更广博及知识更新速度更快捷；另一方面，

需要具有不同知识背景的研究人员通力协作，

开展实验室间、单位间甚至国际间的合作研究。

二是研究效率有待提高：根据保守估计，地球

上的真菌有 150 万种，迄今已描述的真菌种数

仅约 10 万种。近年来每年描述的真菌新种约为

1,200 种。若按这种速度，使用当今通用的形态 
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表 1 2010-2012 年我国真菌学者（和其国外合作者）发表的真菌新属及使用的分子标记 

Table 1 New fungal genera published by Chinese mycologists (and their foreign co-authors) in 2010–2012 and molecular markers used to 

characterize them 

分子标记 Molecular markers 
属名 

Generic name 
核糖体大 

亚基 LSU 

内转录间 

隔区 ITS 

其他 

Others 

参考文献 

Reference 

Aquapeziza D.M. Hu, L. Cai & K.D. Hyde + + - Hu et al. 2012 

Chaetopsinectria J. Luo & W.Y. Zhuang + + - Luo & Zhuang 2010 

Cladosporiopsis Sh.C. Ren & X.G. Zhang - - - Ren et al. 2012 

Corneroboletus N.K. Zeng & Zhu L. Yang + - + Zeng et al. 2012 

Conlarium F. Liu & L. Cai + - - Liu et al. 2012 

Cyanotrama Ghob.-Nejh. & Y.C. Dai + + - Ghobad-Nejhad & Dai 2010 

Echinochlamydosporium X.Z. Jiang, X.Y. Liu & Xing Z. Liu + + + Jiang et al. 2011 

Houjia G.Y. Sun & Crous + + - Yang et al. 2010 

Inflatispora Y. Zhang ter, J. Fourn. & K.D. Hyde + - + Zhang et al. 2011 

Leucocalocybe X.D. Yu & Y.J. Yao + - - Yu, Deng et al. 2011 

Melanoderma B.K. Cui & Y.C. Dai + - - Cui et al. 2011 

Micronematobotrys Xiang Sun & L.D. Guo + + - Sun & Guo 2010 

Mingxiaea F.Y. Bai, Q.M. Wang, Boekhout & Nakase + + + Wang, Bai et al. 2011 

Occultocarpon L.C. Mejía & Zhu L. Yang + - + Mejía et al. 2012 

Ovipoculum Zhu L. Yang & R. Kirschner + - - Kirschner et al. 2010 

Parablastocatena Y.D. Zhang & X.G. Zhang - - - Zhang et al. 2012 

Phellinopsis Y.C. Dai + - - Dai 2010 

Pseudotripoconidium Z.F. Yu & K.Q. Zhang - + - Yu, Qiao et al. 2011 

Sativumoides Sh.C. Ren, Jian Ma & X.G. Zhang - - - Ren et al. 2012 

Sinomyces Yong Wang bis & X.G. Zhang - - + Wang, Geng et al. 2011 

Volutellonectria J. Luo & W.Y. Zhuang + + - Luo & Zhuang 2012 

Zangia Y.C. Li & Zhu L. Yang + - + Li et al. 2011 

 

分类方法，描述地球上的 150 万种真菌，那需

要 1,200 多年的时间。与此同时，每年还有些

物种由于各种原因而灭绝，在没有被科学界认

识时就从地球上彻底消失了。可见，以这样慢

的速度来研究、发表新物种，远远不能满足人

们对物种认识和利用的日益增长的需要。三是

研究模式亟待不断更新：近年来，在研究环境

中的菌物时，每年有大批形态特征并不明了的

环境菌物被测序和研究。但是，由于没有提供

在科学上可以使用的分类学上的合法名称，人

们不得不暂时使用“分子识别分类单元”

（ molecular operational taxonomical units ，

MOTUs）方法或在一个属名下编上若干号码以

示不同的物种，以此来探讨环境中的菌物物种

多样性及其他科学问题。迄今，基因库

（GenBank）中 33%的 ITS 序列来自于环境菌
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物。事实上，在 2008 和 2009 年，向基因库提

交的环境菌物物种（MOTUs）数量已经超过了

基于标本和形态特征描述的物种数，而且高通

量测序的大量未命名的物种还没算在内。因此，

真菌分类学工作者需要主动使用或适应新的研

究模式，以便加速新物种的发现和描述速度，

为社会进步和科学发展服务（Hibbett et al. 

2011）。2011 年 7 月在澳大利亚墨尔本举行的

第 18 届国际植物学大会上， 专家们废除了发

表新分类单元必须有拉丁文特征描述的强制要

求，这在一定程度上有利于提升物种的描述和

发表速度。 

4 结语 

在基因组学时代，真菌分类学大有可为，

面临难得的历史机遇，抓住并用好这一机遇，

可以以新技术、新思路和新机制来构建新的真

菌分类学。如利用 rRNA 的二级结构研究子囊

菌的系统发育，对于深入认识各大子囊类型的

演化进程具有重要意义（Zhuang & Liu 2012）。

从事真菌分类研究的人员应主动将形态分类与

分子生物学方法相结合。可以预料，提供物种

的 DNA 测序图可能会成为今后命名新物种的

一个前提或指标，其重要性可能与现行的模式

标本相当。事实上，有些学术刊物就有明确的

要求，发表新分类单元时需要提供相应的分子

系统发育证据，这对真菌物种 DNA 条形码建

设和发展也是一种贡献。主动使用或适应新的

研究模式，有利于提高研究效率。 

分类学工作者应该意识到，仅基于干标本

进行真菌分类已经不能满足科学发展的需求

（Redecker et al. 2013），应注意收集活菌株或

保藏可用于 DNA 测序的样品（如硅胶干燥样

品），在描述新分类单元特别是新物种时，应主

动提供该分类单元的有关 DNA 片段的信息，

因为这既有助于人们对该物种的识别和鉴定，

也有利于提高人们对分类学家工作的认可度。 

如同其他学科一样，分类学也是一个综合

性的学科，也有必要利用分子生物学、基因组

学或其他学科的方法，不断拓宽研究领域

（Agnarsson & Kuntner 2007），既深入认识所

选类群的物种划分、系统发育进程、演变迁移

历史、菌根生态、多样性保护等科学问题，也

注重真菌的实际应用研究，为我国真菌学和菌

蕈产业发展做出贡献。 
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