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摘  要：目前猴头菇区域性遗传多样性与群体遗传结构研究相对匮乏，且种质资源遗传背景解析多

依赖片段化分子标记，缺乏全基因组水平变异全景图谱，限制了遗传改良进程。本研究对吉林省

35份猴头菇种质资源开展全基因组重测序，基于单核苷酸多态性(SNP)、小片段插入缺失(InDel)等变异

数据，系统解析其遗传结构、进化关系与多样性特征。群体遗传结构分析显示最优分群数为 K=2，主

栽菌株与野生群体遗传隔离显著(Fst=0.079 8–0.090 4)，人工选育导致主栽菌株基因组遗传背景显著偏

离野生群体；遗传距离与连锁不平衡分析表明，野生群体遗传分化程度较低(Fst=0.022 5–0.030 5)，
LD 衰减距离 6–15 kb (r2<0.3)，呈现地理隔离与基因交流共存的规律；基因流模拟证实仅松山镇和

长白山野生群体向主栽菌株存在弱基因流，黄松甸镇、漫江镇野生群体无遗传贡献；主成分分析验

证菌株聚类的地域性特征(前 3 个主成分解释 6.81%、3.35%、3.31%遗传变异)，同时揭示人工选育

导致主栽菌株基因组遗传特征异常。本研究为猴头菇种质资源精准保护、定向遗传改良提供了关键

基因组学数据支撑，通过解析遗传规律助力拓宽栽培菌株遗传基础，推动产业可持续发展。 
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Abstract: Currently, research on regional genetic diversity and population genetic structure of Hericium 
erinaceus remains relatively scarce. Additionally, the analysis of the genetic background of germplasm 
resources has largely relied on fragmented molecular markers, lacking a comprehensive landscape of 
genome-wide variations, and thereby hindering the progress of genetic improvement. In this study, 
whole-genome resequencing of 35 H. erinaceus germplasm resources from Jilin Province was performed. 
Based on variation data such as single nucleotide polymorphisms (SNPs) and small insertions/deletions 
(InDels), their genetic structure, evolutionary relationships, and diversity characteristics were 
systematically analyzed. Population genetic structure analysis revealed that the optimal number of clusters 
was K=2, with significant genetic isolation between the cultivated strains and wild populations 
(Fst=0.079 8–0.090 4), indicating that artificial selection has led to a significant deviation in the genomic 
genetic background of the cultivated populations from wild populations. Genetic distance and linkage 
disequilibrium (LD) analyses showed low genetic differentiation among wild populations (Fst=0.022 5– 
0.030 5) with an LD decay distance of 6–15 kb (r2<0.3), reflecting a coexistence pattern of geographical 
isolation and gene flow. Gene flow simulation confirmed weak gene flow to the cultivated strains only 
from the wild populations of Songshan Town and Changbai Mountain, with no genetic contribution from 
the wild populations of Huangsongdian Town and Manjiang Town. Principal component analysis (PCA) 
validated the geographical clustering of strains (the first three principal components explained 6.81%, 
3.35%, and 3.31% of the genetic variation, respectively) and simultaneously revealed that artificial 
selection had led to abnormal genomic genetic characteristics in the cultivated strains. This study provides 
crucial genomic data support for the precise conservation and targeted genetic improvement of H. 
erinaceus germplasm resources. By deciphering genetic patterns, it aids in broadening the genetic basis of 
cultivated populations and promotes sustainable industrial development. 
Keywords: Hericium erinaceus; whole-genome resequencing; single nucleotide polymorphism; insertion 
deletion variation; population genetic structure 

 
猴头菇 Hericium erinaceus (Bull.) Pers. 是

我国食药两用真菌(Wu et al. 2019)，其功能成

分(如多糖、萜类)的合成及生长发育特性均受

遗传背景调控(Chen et al. 2017；Zhang N et al. 
2019)，在食品工业和生物医药领域具有重要应

用价值。目前，关于猴头菇遗传特性的研究主

要集中在以下几个方面：共生菌群组成与功能

分析(Li et al. 2025)、产量相关性状的数量性状

基因座(quantitative trait locus, QTL)定位(Gong 
et al. 2022)，以及全基因组测序与基因资源开发

(Gong et al. 2020)。然而，关于猴头菇的区域性

遗传多样性和群体遗传结构的研究相对较少。 

猴头菇在中国分布广泛，野生资源丰富。

其主要分布区包括东北的大兴安岭、小兴安

岭，西北的天山、西部的喜马拉雅山，西南横

断山脉及阿尔泰山等林区(陆珠等 2023)。从省

级行政区划分来看，包括但不限于黑龙江、吉

林、内蒙古、河北、河南、陕西、山西、甘

肃、四川、湖北、湖南、广西、云南、西藏、浙

江、福建等省及自治区，而且主要生长在壳斗科

树木活立木和倒木上(Yuan et al. 2023)。在遗传多

样性研究中，分子标记技术的选择是决定种质资

源评价精度的关键因素之一。传统分子标记技

术，如序列相关扩增多态性 (sequence-related 
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amplified polymorphism, SRAP) ( 周 祖 法 等 
2017)、随机扩增多态性 DNA (random amplified 
polymorphic DNA, RAPD) (柯丽娜 2008)和简单

重复序列间扩增 (inter-simple sequence repeat, 
ISSR)等在遗传图谱构建或遗传多态性分析中存

在显著局限性，这些方法受限于基因组覆盖度

较低和标记密度不足，难以满足 QTL 精细定位

的需求。相比之下，基于全基因组重测序的

SNP/InDel标记技术凭借其高通量、高密度的特

性(Gong et al. 2019)，已成为多物种遗传多样性

研究的有效工具。在食用菌领域，该法已成功

应用于刺芹侧耳(林俊彬等 2023)和香菇(宋琳琳

等 2024)的高通量测序分析。该方法突破了传

统分子标记技术的局限，不仅能为解析猴头菇

复杂性状遗传架构提供新途径，还能为指导优

良猴头菇品种的培育提供新的理论依据(王磊等 
2009；Gong et al. 2019, 2020)。然而，猴头菇

遗传学研究仍面临 2 个关键科学问题：首先，

现有的种质资源遗传背景解析多基于片段化分

子标记，缺乏全基因组水平的变异全景图谱，

导致关键性状 QTL 定位研究进展缓慢；其次，

野生与栽培群体间的基因组重排机制及正向选

择信号尚未得到系统解析，限制了人工驯化与

自然适应协同驱动遗传分化机制的深入理解。

尽管已有研究构建了猴头菇高密度遗传图谱

(Gong et al. 2019)，但受限于其样品群体的地理

代表性不足，尤其是中国东北主产区特色种质

的系统性缺失，且基因组重排与表型特征的功

能关联尚未深入解析，相关机制仍需结合多组

学数据进一步探索。 
位于中国东北的长白山生态区是我国野生

猴头菇的重要产区，本研究采集了吉林省 34 株

野生及 1 株栽培猴头菇样品，通过全基因组重

测序技术，首次构建该区猴头菇 SNP 与 InDel
变异数据库，全面解析了长白山生态区猴头菇

菌株的遗传多样性特征。接着基于多维度分析

方法(包含群体结构分析、主成分分析和系统进

化树构建等)，揭示了野生菌株与栽培菌株间的

遗传特征和进化关系。通过连锁不平衡(linkage 
disequilibrium, LD)和基因流模拟，进一步分析

了群体内遗传变异模式与迁移规模。这些发现

首次系统阐明了长白山生态区野生猴头菇菌株

的遗传特征，不仅填补了该区域猴头菇遗传资

源研究的空白，进一步为制定猴头菇种质资源

保护策略与开展精准分子育种实践提供了重要

的基因组学数据支撑。 

1 材料与方法 
1.1 实验材料 
1.1.1 供试菌株 

本研究选取了 34 株野生猴头菇和 1 株主栽

猴头菇，这些菌株分别采自吉林省的长白山、松

山镇、黄松甸镇和漫江镇。 
野生猴头菇菌株的具体采集地点和编号见

表 1，主栽猴头菇菌株(编号为 GC)由青岛联合

优鲜科技发展公司提供。所有菌株经由子实体

组织分离法获得纯培养菌种，并在 25 ℃恒温培

养箱中培养 15 d 后，选取长势良好且无污染的

菌丝进行后续实验。 
34 株野生菌株经 ITS 序列鉴定确认均为猴

头菇 Hericium erinaceus，鉴定方法如下：采用

真菌基因组提取试剂盒对菌丝体进行基因组

DNA 提取。采用 ITS1/ITS4 通用引物进行 rDNA 
ITS 片段的 PCR 扩增。扩增体系为 50 μL，包含

20 μL 去离子水、25 μL MasterMix (Dye)、ITS1
和 ITS4 引物各 1 μL、DNA 原液 3 μL。PCR 反

应条件：94 ℃预变性 2 min；94 ℃变性 30 s，
45 ℃退火 20 s，65 ℃延伸 30 s，25 个循环； 
72 ℃终延伸 10 min。将 PCR 扩增产物进行测

序，测序结果在 NCBI 数据库中进行 BLAST 比

对(李曼玲等 2025)。结果显示，34 株实验菌株

均与H. erinaceus标准序列(如MN646239.1)高度

同源，其中 HWW-CBS-05、HWW-CBS-09 等菌

株与参考序列一致性达 100%。栽培种 GC 
(MN646239.1, 100%相似度)与野生菌株的 ITS
序列存在 8 个碱基差异，结合采集地生境特

征，证实供试 34 株野生菌株均为自然群体种质

(White et al. 1990)。 
1.1.2 试剂和仪器 

4S Green Plus 无毒核酸染料、Ezup 柱式真 
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表 1 猴头菇供试菌株 
Table 1 Strains of Hericium erinaceus used in this study 
实验编号 
Experimental  
serial numbers 

菌株编号 
Strain 

学名 
Scientific names 

菌株来源 
Source 

C1 HWW-CBS-01 H. erinaceus 吉林延边朝鲜族自治州长白山 
Changbai Mountain, Yanbian Korean Autonomous Prefecture, Jilin 

C3 HWW-CBS-03 H. erinaceus 吉林延边朝鲜族自治州长白山 
Changbai Mountain, Yanbian Korean Autonomous Prefecture, Jilin 

C4 HWW-CBS-04 H. erinaceus 吉林延边朝鲜族自治州长白山 
Changbai Mountain, Yanbian Korean Autonomous Prefecture, Jilin 

C5 HWW-CBS-05 H. erinaceus 吉林延边朝鲜族自治州长白山 
Changbai Mountain, Yanbian Korean Autonomous Prefecture, Jilin 

C8 HWW-CBS-08 H. erinaceus 吉林延边朝鲜族自治州长白山 
Changbai Mountain, Yanbian Korean Autonomous Prefecture, Jilin 

C9 HWW-CBS-09 H. erinaceus 吉林延边朝鲜族自治州长白山 
Changbai Mountain, Yanbian Korean Autonomous Prefecture, Jilin 

C12 HWW-CBS-12 H. erinaceus 吉林延边朝鲜族自治州长白山 
Changbai Mountain, Yanbian Korean Autonomous Prefecture, Jilin 

C13 HWW-CBS-13 H. erinaceus 吉林延边朝鲜族自治州长白山 
Changbai Mountain, Yanbian Korean Autonomous Prefecture, Jilin 

H1 HWW-SSZ-01 H. erinaceus 吉林吉林市磐石市松山镇 
Songshan Town, Panshi City, Jilin City, Jilin 

H2 HWW-SSZ-02 H. erinaceus 吉林吉林市磐石市松山镇 
Songshan Town, Panshi City, Jilin City, Jilin 

H3 HWW-SSZ-03 H. erinaceus 吉林吉林市磐石市松山镇 
Songshan Town, Panshi City, Jilin City, Jilin 

H4 HWW-SSZ-04 H. erinaceus 吉林吉林市磐石市松山镇 
Songshan Town, Panshi City, Jilin City, Jilin 

H5 HWW-SSZ-05 H. erinaceus 吉林吉林市磐石市松山镇 
Songshan Town, Panshi City, Jilin City, Jilin 

H6 HWW-SSZ-06 H. erinaceus 吉林吉林市磐石市松山镇 
Songshan Town, Panshi City, Jilin City, Jilin 

H7 HWW-SSZ-07 H. erinaceus 吉林吉林市磐石市松山镇 
Songshan Town, Panshi City, Jilin City, Jilin 

H8 HWW-SSZ-08 H. erinaceus 吉林吉林市磐石市松山镇 
Songshan Town, Panshi City, Jilin City, Jilin 

H9 HWW-SSZ-09 H. erinaceus 吉林吉林市磐石市松山镇 
Songshan Town, Panshi City, Jilin City, Jilin 

H10 HWW-SSZ-10 H. erinaceus 吉林吉林市磐石市松山镇 
Songshan Town, Panshi City, Jilin City, Jilin 

S1 HWW-SDZ-01 H. erinaceus 吉林蛟河市黄松甸镇团山子 
Tuanshanzi, Huangsongdian Town, Jiaohe City, Jilin 

S2 HWW-SDZ-02 H. erinaceus 吉林蛟河市黄松甸镇团山子 
Tuanshanzi, Huangsongdian Town, Jiaohe City, Jilin 

S3 HWW-SDZ-03 H. erinaceus 吉林蛟河市黄松甸镇团山子 
Tuanshanzi, Huangsongdian Town, Jiaohe City, Jilin 

S4 HWW-SDZ-04 H. erinaceus 吉林蛟河市黄松甸镇团山子 
Tuanshanzi, Huangsongdian Town, Jiaohe City, Jilin 

S5 HWW-SDZ-05 H. erinaceus 吉林蛟河市黄松甸镇团山子 
Tuanshanzi, Huangsongdian Town, Jiaohe City, Jilin 

S6 HWW-SDZ-06 H. erinaceus 吉林蛟河市黄松甸镇团山子 
Tuanshanzi, Huangsongdian Town, Jiaohe City, Jilin 

(待续) 
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(续表 1) 

实验编号 
Experimental  
serial numbers 

菌株编号 
Strain 

学名 
Scientific names 

菌株来源 
Source 

S7 HWW-SDZ-07 H. erinaceus 吉林蛟河市黄松甸镇团山子 
Tuanshanzi, Huangsongdian Town, Jiaohe City, Jilin 

S8 HWW-SDZ-08 H. erinaceus 吉林蛟河市黄松甸镇团山子 
Tuanshanzi, Huangsongdian Town, Jiaohe City, Jilin 

S9 HWW-SDZ-09 H. erinaceus 吉林蛟河市黄松甸镇团山子 
Tuanshanzi, Huangsongdian Town, Jiaohe City, Jilin 

M1 HWW-MJZ-01 H. erinaceus 吉林白山市抚松县漫江镇 
Manjiang Town, Fusong County, Baishan City, Jilin 

M2 HWW-MJZ-02 H. erinaceus 吉林白山市抚松县漫江镇 
Manjiang Town, Fusong County, Baishan City, Jilin 

M3 HWW-MJZ-03 H. erinaceus 吉林白山市抚松县漫江镇 
Manjiang Town, Fusong County, Baishan City, Jilin 

M4 HWW-MJZ-04 H. erinaceus 吉林白山市抚松县漫江镇 
Manjiang Town, Fusong County, Baishan City, Jilin 

M5 HWW-MJZ-05 H. erinaceus 吉林白山市抚松县漫江镇 
Manjiang Town, Fusong County, Baishan City, Jilin 

M6 HWW-MJZ-06 H. erinaceus 吉林白山市抚松县漫江镇 
Manjiang Town, Fusong County, Baishan City, Jilin 

M7 HWW-MJZ-07 H. erinaceus 吉林白山市抚松县漫江镇 
Manjiang Town, Fusong County, Baishan City, Jilin 

GC GC H. erinaceus 青岛联合优鲜科技发展公司 
Qingdao United Premium Fresh Technology Development Co., Ltd. 

 
菌基因组 DNA 抽提试剂盒、Taq PCR Master 
Mix、DNA 分子量标准 Marker (100–2 000 bp)，
均由生工生物工程(上海)股份有限公司提供。 

SPX-250B-Z 生化培养箱，上海博讯实业有

限公司；5333PCR仪，Eppendorf公司；DYY-8C
电泳仪，北京市六一仪器厂；JS-680D 凝胶成

像分析仪，上海培清科技有限公司；HC-3018R
高速冷冻离心机，安徽中科中佳科学仪器有限

公司；VS-1300-U 超净工作台，苏州安泰空气

技术有限公司。 
1.2 方法 
1.2.1 猴头菇基因组 DNA 的提取 

猴头菇基因组 DNA 的提取采用 Ezup 柱式

真菌基因组 DNA 提取试剂盒，以培养的猴头菇

平板菌丝为材料。具体步骤如下：首先，将猴

头菇菌丝在 PDA 培养基上培养至适宜的生长阶

段，然后刮取菌丝并置于预冷的离心管中。加

入适量的裂解缓冲液，充分裂解菌丝体，释放

基因组 DNA。随后，按照试剂盒说明书的操作

步骤，利用柱式过滤系统去除蛋白质、多糖等

杂质，最后用低盐缓冲液洗脱纯化的基因组

DNA。提取的 DNA 经琼脂糖凝胶电泳检测，

确认其完整性和纯度后，置于–20 ℃冰箱保存

备用。 
1.2.2 文库构建和测序 

提取得到 35株猴头菇的基因组DNA，测序

工作由生工生物工程 (上海 )股份有限公司完

成。测序采用 Illumina NovaSeq 6000 平台进行

150 bp 双端测序。原始数据 (raw data)通过

Trimmomatic v0.39 (Bolger et al. 2014)进行质量

剪切，去除两端接头序列，质量阈值为 Q30，
采用滑窗法去除 reads 尾部质量值在 20 以下的碱

基，得到有效数据(clean data)。后续使用 BWA 
v0.7.17 (Li & Durbin 2009)将质控后的测序序

列与猴头菇参考基因组(GCA_006506795.2，包

含 12 条核染色体及若干未锚定 scaffolds) (Gong 
et al. 2020)进行比对，并通过 SAMtools v1.15 
(Li et al. 2009)统计比对结果。 
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1.3 数据分析 
1.3.1 突变检测和数据过滤 

基于 GATK (genome anlysis toolkit)寻找的

SNP 和 InDel 位点生成的 vcf 文件，首先对低质

量位点(Q20)、低深度位点(depth<3)、基因型缺

失率大于 0.8的位点进行过滤；采用Beagle对基

因型进行填充(Ayres et al. 2019)；然后对次等位

基因频率小于 0.05，去除复等位基因型，过滤

后的基因型信息用于后续分析。 
1.3.2 系统进化树构建 

使用内建脚本将 vcf 的 SNP 提取出来，构建

为 phylip 格式的多重序列比对文件。经 IQ-TREE
寻找最优核苷酸替换模型(Minh et al. 2020)，采

用距离法(NJ)迭代 1 000次构建 35株猴头菇的系

统发育树，使用 MEGA 进行可视化。 
1.3.3 PCA 分析 

采用 EIGENSOFT(v4.2)软件 (Price et al. 
2006)，用样本和 SNP 构建的二维矩阵数据进行

PCA 分析，计算主要特征向量，定位这些特征

向量中的每个样本，以说明样品之间的遗传种

群结构和关系。 
1.3.4 群体结构分析 

群体结构分析可显示每个个体的来源及个

体的组成信息，该分析可更清晰地理解进化过

程。采用 Admixture (v1.3.0)软件对 35 个猴头菇

样本进行群体结构分析(Alexander et al. 2009)，
该软件采用的是贝叶斯推断方法，分析群体系

数 K 在 2–6，用于预估祖先种群或最优亚群(K)
的数量，根据交叉验证错误率来确定最优分数

群，然后用软件 CLUMPP (v1.1.2)合并 50 次分

析结果，获得最可信的群体遗传结构信息，用

R 进行可视化。 
1.3.5 连锁不平衡分析 

使用 PopLDdecay 软件基于 SNP 数据计算

SNP 间的连锁程度和连锁不平衡系数(r2) (Zhang 
C et al. 2019)。连锁不平衡(LD)是指某一位点的

特定等位基因与另一位点的某一等位基因同时

连锁出现的概率大于群体中由于随机分布的两

个等位基因同时出现的概率(林升丽 2020)。采

用 LD 系数(r2)衡量 2 个标记间的连锁不平衡

度。绘制 Ddecay 曲线分布图，取每个群体衰减

到最大 r2 一半的距离作为该群体的衰减距离。

LD 衰减距离越大，受选择程度越强。 
1.3.6 群体遗传多样性分析 

基于过滤后的 SNP 数据，使用 vcftools 
(v0.1.13)软件计算群体两两间的分化指数 Fst 
(Danecek et al. 2011)。同时，计算各个群体的

平均观测杂合度、平均期望杂合度、核苷酸多

样性指数、多态性信息含量和 Nei’s 多样性指

数，以评估群体内的遗传多样性。 
1.3.7 基因流分析 

使用 TreeMix 软件分析不同种群之间的基

因流(Pickrell & Pritchard 2012)。基因流是指通

过种间交流从一个物种的一个种群向另一个种

群中引入新的遗传物质的现象(刘宏祥等 2021)。
通过对多个不同种群的基因组进行测序，比较

这些基因组的变异信息，确定它们之间的遗传

相似性。将拟迁移事件数量的参数设置为

0–3，以研究不同种群之间的基因交流。 

2 结果与分析 
2.1 测序质量及与参考基因组比对 

本研究对吉林省 4 个地区采集的 34 份野生

及 1 份栽培猴头菇菌株进行 Illumina重测序，共

获得 278.04 Gb 原始数据(raw data)，经质控后

保留 249.28 Gb 高质量数据(clean data)。测序深

度平均达 57.91X，Q20 与 Q30 范围分别为

98.79%–99.54%和 95.65%–97.80%，样本 GC 含

量分布在 46.95%–56.83%之间。参考基因组比

对显示平均比对率为 88.62%，基因组覆盖率

(≥10X)达到 82.25%–88.34%。所有样本数据质

量指标均满足后续分析要求。 
从测序质量参数看，Q30 值全部高于 95.65% 

(最高达 97.80%)，表明碱基识别错误率低于

0.1%，显著优于 Illumina 平台常规标准(Q30> 
85%)，这与 McCormick et al. (2018)提出的高

Q30 阈值对 SNP 检测可信度的提升机制一致，

为单核苷酸多态性(SNP)和结构变异检测提供了

高置信度基础。平均测序深度 57.91X，远超群

体遗传研究推荐的 10X 阈值，可有效降低杂合

位点漏检风险。野生菌株间 GC 含量存在显著
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差异(46.95%–56.83%，跨度 9.88%)，须警惕测

序样本污染或基因组组装偏差的影响。初步分

析显示高 GC 区域可能与潜在的基因组结构变

异相关，其生物学意义需结合污染检测、单菌

基因组组装及功能注释进一步验证。样本平均

比对率为 88.62% (范围：82.25%–88.34%)，显

示测序数据与参考基因组兼容性良好。约 11%
的未比对序列可能来源于菌株特异性序列、基

因组结构变异区域或参考基因组未注释的功能

元件，需通过单菌基因组组装进一步解析。覆

盖率 (≥10X)超过 82%则说明测序深度分布均

匀，关键功能区域覆盖完整，可支持全基因组

关联分析(GWAS)和选择清除分析等研究。综合

上述指标，本数据集具备开展群体结构解析、

适应性进化机制挖掘等高精度分析的可靠性。 
2.2 变异位点检测和过滤 

基于 GATK 流程检测 35 株猴头菇的 SNP
和 InDel 变异，经严格过滤(Q≥20、depth≥3、缺

失率≤0.2、去除复等位基因 )后，保留高质量

SNP 位点 51 236 个、InDel 位点 4 957 个(表 2)。
质控结果显示，SNP转换/颠换比(Ts/Tv=1.82)符
合担子菌门真菌特征(Zhang et al. 2021)，InDel
以 1–5 bp 小片段为主(89.3%)，基因型填充后

缺失率降至 1.2% (Ayres et al. 2019)，数据质量

可靠。 
从功能分布看， 37.7%的变异位于基因

区，其中非同义 SNP 占 42.1%，富集于碳水化

合物代谢和信号转导通路(P<0.01)。例如，几

丁质合成酶基因 chsA 的 2 个高频非同义 SNP 可

能与菌丝生长相关(Schiphof et al. 2024)；16.4%
的基因区 InDel 为移码突变，主栽菌株 GC 特有

的 Hc07g0928 移码 InDel 可能影响萜类合成

(Zhang N et al. 2019)。 
主栽菌株 GC 的总变异数高于野生群体，

但基因区变异比例较低(32.8% vs. 37.7%)，提示

人工选育可能导致功能基因区选择压力增加

(Fst=0.079 8–0.090 4) (图 1，表 2)。黄松甸镇野

生群体核苷酸多样性最高(π=0.233)，且含 12 个

特有 InDel，可能与生境适应性相关(Zhang et al. 
2021)。这些变异位点覆盖全基因组 12 条染色

体(图1)，为后续群体遗传结构和选择信号分析

提供了高精度标记。 
 

表 2 35 株猴头菇资源相对于参考基因组的 InDel 和 SNP
变异 
Table 2 The InDel and SNP variations of 35 Hericium 
erinaceus strains relative to the reference genome 
菌株 
Strains 

插入缺失变异 
InDel 

单核苷酸多态性 
SNP 

总计 
Total 

C1 56 746 848 012 904 758 
C3 55 458 848 615 904 073 
C4 56 259 851 466 907 725 
C5 54 352 829 761 884 113 
C8 46 693 803 873 850 566 
C9 55 378 838 470 893 848 
C12 55 716 847 029 902 745 
C13 55 593 847 661 903 254 
H1 55 386 848 537 903 923 
H2 48 181 812 097 860 278 
H3 55 453 832 229 887 682 
H4 55 242 839 908 895 150 
H5 55 596 841 343 896 939 
H6 56 992 860 814 917 806 
H7 48 121 811 054 859 175 
H8 54 713 827 592 882 305 
H9 55 634 844 278 899 912 
H10 55 351 842 362 897 713 
S1 49 453 829 407 878 860 
S2 55 048 832 673 887 721 
S3 47 878 819 360 867 238 
S4 50 336 837 736 888 072 
S5 49 591 835 042 884 633 
S6 46 271 802 194 848 465 
S7 55 998 843 322 899 320 
S8 48 311 818 175 866 486 
S9 49 114 825 059 874 173 
M1 56 967 849 360 906 327 
M2 56 194 840 031 896 225 
M3 56 049 840 898 896 947 
M4 48 543 820 123 868 666 
M5 56 240 840 336 896 576 
M6 55 694 842 885 898 579 
M7 55 936 840 392 896 328 
GC 60 661 886 319 946 980 

 
2.3 系统进化树分析 

基于高质量 SNP 构建的系统进化树(图 2)显
示，35 个猴头菇菌株呈现显著的地理相关性聚类

特征，整体可划分为具有不同支持度和遗传特征

的进化单元：长白山菌株 C4 与 C9 构成强支持分

支(bootstrap≥90%)，作为独立进化单元与其他群

体保持较远遗传距离(平均 0.03–0.12)，显示出

独特的遗传分化。黄松甸镇菌株 S5 以中等支持

度(bootstrap 75%)单独成支，其与野生群体平均

0.11 的遗传距离差异，显著高于同地区其他野 
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图 1 猴头菇 12 条核染色体及部分 scaffolds 的 SNP 标记密度分布和数量信息   Chr1–Chr12 为猴头菇参考基因组

(GCA_006506795.2)的 12 条核染色体，Chr13 及之后编号(如 Chr20、Chr39)为未锚定到染色体水平的 scaffolds 
Fig. 1 Distribution and quantity information of SNP marker density of 12 nuclear chromosomes and partial scaffolds of Hericium 
erinaceus. Chr1–Chr12 are the 12 nuclear chromosomes of the reference genome of H. erinaceus (GCA_006506795.2), and 
Chr13 and subsequent numbers (e.g., Chr20, Chr39) are scaffolds unanchored to the chromosome level. 

 

 
 

图 2 基于 SNP 数据的猴头菇资源的聚类 NJ 进化树   图中‘A–E’仅用于标识主要进化分支(Clade A–E)，划分依据为分支

支持度(bootstrap≥70%)，非人为定义类群 
Fig. 2 NJ phylogenetic tree of Hericium erinaceus strains based on SNP data. ‘A–E’ are used solely to denote major evolutionary 
clades (Clade A–E), with classification based on branch support values (bootstrap≥70%) and not artificially defined groups. 
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生菌株 ( 如 S1/S2 与松山镇群体遗传距离

0.08–0.10)，暗示其可能为长期地理隔离形成的

独立野生亚群，或反映特定微生境(如局部森林

植被、气候条件)驱动的适应性分化。占比 68%
的主类群Ⅰ作为核心聚类分支，包含松山镇高

度相似菌株 H1、 H2、 H7、 H8 (遗传距离

≤0.005)及漫江镇 M2、M3、M7 与长白山 C13。
后三者与松山镇群体的地理混合聚类模式，直

接反映区域间基因交流的活跃性，而该类群中

H2/H7的最小遗传距离(0.001 5)，进一步提示松

山镇可能为栽培菌株 GC 的野生近缘种的关键

来源地。覆盖 24 个菌株的最大类群Ⅱ呈现显著

的“地理 -遗传”分层结构：黄松甸镇菌株

(S1、S2、S3、S7、S8)与漫江镇 M1、M4 形成

遗传距离 0.08–0.10 的亚分支，体现两地长期地

理隔离导致出现显著的遗传分化；长白山 C5、
C8 与松山镇 H4–H10 则构成另一亚分支，其中

栽培菌株 GC 嵌套于该亚分支内部(遗传距离

0.05–0.07)；松山镇菌株 H2 与 H7 的极低遗传距

离(0.001 5)表明该群体可能存在局部克隆繁殖

或近期遗传瓶颈，符合食用真菌在稳定生境中

通过无性繁殖维持遗传一致性的策略 (Boddy 
et al. 2011)。黄松甸镇S1与漫江镇M7的最大遗

传距离(0.147 5)提示吉林南部不同地理单元间

存在显著的遗传隔离，可能与地形屏障(如长白

山脉)或异质性生态环境(如温度、湿度梯度)驱
动的适应性分化相关(López-Goldar & Agrawal 
2021)。 
2.4 PCA 分析 

基于过滤后 SNP 标记的主成分分析显示，

前 3 个主成分(PC1、PC2、PC3)对遗传变异的

解释率分别为 6.81%、3.35%和 3.31% (图 3)。
PC1-PC2 分析中，35 个菌株分为两大群组，长

白山、松山镇、黄松甸镇及漫江镇大部分菌株

(除 M6、S1、S4、H2、H7、H8 外)聚集于中心

区域，遗传相似性较高但存在内部微分化；漫

江镇菌株 M6、黄松甸镇菌株 S1/S4 及松山镇菌

株 H2/H7/H8 显著偏离主群。PC1-PC3 分析中，

35 个菌株形成 5 簇，松山镇菌株 H2/H7/H8、黄

松甸镇菌株 S3/S4 与漫江镇菌株 M1/M6 各自成

簇，松山镇菌株 H5/H9 及黄松甸镇菌株 S1 独立

分布。PC2-PC3 分析进一步验证黄松甸镇菌株

S1/S4 、漫江镇菌株 M1/M6 及松山镇菌株

H5/H9/H10 遗传距离最远，其余菌株间呈连续

梯度分化。 
主成分分析表明，猴头菇遗传差异具有显

著地理相关性，如黄松甸镇、漫江镇边缘群体

分化，与 Sun et al. (2006)在灵芝群体中观察到

的地理隔离驱动遗传分化的模式一致。主成分

分析的前 2个坐标轴解释了 28.7%的遗传变异，

菌株分布呈现显著的地理聚集性，这与 NJ 系统

发育树的分支模式(如长白山 C4/C9 独立成支、

松山镇与漫江镇群体混合聚类)及 Structure 分析

(K=2 时明确区分野生与栽培菌株，K=3 时揭示

地理亚结构)完全吻合。3 种方法均显示黄松甸

镇与漫江镇群体的边缘分化特征，一致支持地

理隔离对遗传结构的塑造作用，与 Sun et al. 
(2006)在灵芝中的研究结论形成跨物种共性规

律。同一区域内菌株的亚群结构可能与潜在的

微环境差异(如推测的温度、海拔梯度)或繁殖

隔离相关，其形成机制需结合采样点环境数据

(如海拔、生境类型)与基因组适应性进化分析

进一步验证。类似地，松山镇 H2/H7/H8 及漫江

镇 M6 的遗传独特性，在中性进化框架下可能

由局部遗传漂变或重组热点驱动，与 Li et al. 
(2019)糙皮侧耳研究中的区域分化模式一致。

偏离主群的菌株 (如黄松甸镇 S1/S4、漫江镇

M1/M6)在 PCA 中呈现明显遗传分化，其基因

组中可能富集低频变异或群体特异性等位基

因，相关假设需通过全基因组等位基因频率分

析及私有变异检测进一步验证，这类菌株可为

遗传改良提供潜在的特异性遗传资源。分析结

果与系统发育树分类一致，进一步支持地理隔

离与局部生态压力共同驱动遗传多样性(Galland 
et al. 2025)，为核心种质筛选(如高变异群体

优先保存)及适应性进化机制解析提供了多维

证据。 
2.5 群体结构分析 

通过 Admixture 软件对 35 个猴头菇菌株进

行群体遗传结构分析，交叉验证确定最优分 
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图 3 猴头菇菌株的主成分分析 
Fig. 3 Principal component analysis (PCA) of Hericium erinaceus strains. 

 
群数为 K=2 (图 4)。群体遗传结构的分层结果

见图 5，当 K=2 时，菌株分为亚群Ⅰ(11 株纯合

菌株：长白山 C4、C5、C9，松山镇 H1、H2、
H3、H7、H8，漫江镇 M5，黄松甸镇 S7、S9)
和亚群Ⅱ(16 株纯合菌株：长白山 C1，黄松甸

镇 S1、S2、S3、S4、S5、S6、S8，漫江镇

M1、M2、M6，松山镇 H4、H6、H9、H10，
主栽菌株 GC)，其余 8 株为混血菌株(长白山

C3、C8、C12、C13，漫江镇 M3、M4、M7，
松山镇 H5)。K=3 时(非最优分群)，菌株划分为

亚群Ⅰ(黄松甸镇 S1、S3、S7、S8，漫江镇

M2、M4、M6、M7，长白山 C8)、亚群Ⅱ(长白 

 
 

图 4 交叉验证的误差值 
Fig. 4 Cross-validation error value. 
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图 5 猴头菇的群体结构分析 
Fig. 5 Population genetic structure of Hericium erinaceus. 

 
山 C3、C4、C5、C13，松山镇 H1、H3、H5、
H6、H10，漫江镇 M1、M5，黄松甸镇 S4)及亚

群Ⅲ (松山镇 H2、H7、H8，漫江镇 M3)，混血

菌株包括长白山 C1、C4、C9、C12，松山镇

H4、H9，黄松甸镇 S2、S5、S6、S9，主栽菌

株 GC。 
交叉验证结果(K=2为最优)表明，猴头菇

菌株的遗传结构以两大亚群为主导。亚群Ⅰ包

含长白山、松山镇及部分黄松甸镇菌株，其纯

合性可能反映局部生境(如高海拔、低温)对基

因流的限制或近期遗传瓶颈效应；亚群Ⅱ以黄

松甸镇、漫江镇菌株及栽培菌株 GC 为主，其

较广的分布范围(跨吉林东南部至中部)可能暗

示适应性基因扩散或人工选育对遗传背景的塑

造。K=3 分群虽非最优，但仍揭示松山镇菌株

H2、H7、H8 及漫江镇 M3 的独特聚类，提示该

群体可能存在特异性遗传变异(如稀有等位基

因)。混合菌株的地理分布(如长白山 C1、C12
与黄松甸镇 S2、S9 共存)表明存在局部基因交

流或历史扩散事件，但需结合生态因子(如孢子

传播媒介、基质类型)进一步解析。主栽菌株

GC 在 K=2 和 K=3 中均与黄松甸镇菌株聚类，

支持其遗传背景与吉林中部野生群体关联性较

强，可为栽培种质溯源提供线索。群体结构分

层与地理分布存在部分相关性，但未达到严格

对应(如松山镇菌株分散于多个亚群)，可能受

微环境异质性或人类活动干预影响，需通过景

观遗传学模型验证其驱动机制。 
2.6 连锁不平衡分析 

基于连锁不平衡(LD)衰减分析，吉林省猴

头菇野生群体的 LD 衰减距离(最大 r2 衰减至

50%时的物理距离)分别为：长白山群体 6 kb，
松山镇群体 12 kb，黄松甸镇群体 10 kb，漫江

镇群体 15 kb (图 6)。所有群体的 LD 值均较低

(r2<0.3)，衰减距离范围较窄(6–15 kb)。 
短衰减距离与低 LD 值支持吉林省野生猴

头菇群体遗传多样性较高的结论，符合自然选择

下长期积累变异的特征。漫江镇群体衰减距离最

长，可能反映其与其他群体间基因交流较少或遗

传隔离程度较高；长白山群体衰减距离最短，提

示基因交流相对频繁。松山镇和黄松甸镇群体的

居中衰减距离表明其遗传结构可能受局部环境
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差异或有限基因流影响。该结果与群体遗传结构

分析(K=2 分群)及主成分分析(跨地理单元菌株

分化)一致(Lu et al. 2020)，支持地理分布与遗传

分化存在关联，但具体驱动机制(如地理屏障或

生态适应)需结合生境数据进一步验证。 
 

 
 
图 6 连锁不平衡模式分析   曲线代表 4 个野生地理群体的

连锁不平衡衰减模式：Group_C (长白山群体)、Group_H (松
山镇群体)、Group_M (漫江镇群体)、Group_S (黄松甸镇

群体)；连锁不平衡程度通过 SNP 间的平方相关系数(r2)衡
量 (PopLDdecay 软件 )；虚线表示连锁不平衡衰减阈值

(r2=0.5×最大 r2 值)，对应的 x 轴数值为群体的连锁不平衡

衰减距离 
Fig. 6 Linkage disequilibrium pattern analysis. Curves 
represent LD decay patterns of four wild geographic 
populations: Group_C (population of Changbai Mountain), 
Group_H (population of Songshan Town), Group_M 
(population of Manjiang Town), Group_S (population of 
Huangsongdian Town). LD was measured by squared 
correlation coefficient (r2) between SNPs (PopLDdecay 
software). The dashed line indicates the threshold for LD 
decay (r2=0.5 × maximum r2), and the corresponding x-axis 
value is the LD decay distance. 

 
2.7 群体遗传多态性分析 

基于 SNP 标记的遗传多样性分析显示，吉

林省猴头菇野生群体(长白山 C、黄松甸镇 S、
松山镇 H、漫江镇 M)呈现差异化遗传分化与多

样性特征。群体间固定指数(Fst) (表 3)范围为

0.022 5 (长白山 C 与黄松甸镇 S)至 0.030 5 (漫江

镇 M 与其他野生群体)，长白山与黄松甸镇极低 
的 Fst表明二者遗传背景高度相似，可能受生态

适应性趋同或历史基因流驱动；漫江镇 M 与其

他野生群体 Fst 处于低水平(0.023 7–0.030 5)，
反映区域野生群体间基因交流相对活跃。所有

野生群体的平均观测杂合度(Ho=0.235–0.259)普
遍高于期望杂合度(He=0.199–0.216) (表 4)，暗

示自然选择或基因流对野生群体杂合度的正向

维持效应。各群体的遗传多样性参数(表 4)中，

核苷酸多样性(π)分析显示，野生群体平均 π 达

0.219，其中黄松甸镇 S 的 π 值最高(0.233)，反

映该区域野生群体遗传多样性尤为丰富；Nei’s
指数在野生群体中为 0.099–0.108，体现群体遗

传分化的同时，也提示基因交流或群体规模对

遗传多样性的潜在限制。 
 

表 3 4 个猴头菇群体间遗传分化指数 
Table 3 Genetic differentiation indices among four Hericium 
erinaceus populations 
群体 
Population 

H M S C 

H 0    
M 0.030 5 0   
S 0.027 3 0.023 7 0  
C 0.029 3 0.023 8 0.022 5 0 
注：H代表松山镇菌株，M代表漫江镇菌株，S代表黄松甸

镇菌株，C 代表长白山菌株；下同 
Note: H, Songshan Town strains; M, Manjiang Town strains; S, 
Huangsongdian Town strains; C, Changbai Mountain strains. 
The same below. 

 
野生猴头菇群体的遗传多样性特征为资源

利用与保护提供了关键线索。黄松甸镇 S 最高

的 π 值及野生群体整体中等水平的 Fst，表明吉

林省野生猴头菇蕴藏丰富的遗传变异，这种遗

传变异的广泛性为育种实践提供了充足的等位 
 

表 4 猴头菇的遗传多样性指数 
Table 4 Genetic diversity index of Hericium erinaceus 
群体 
Population 

平均观测杂合度 
Mean observed  
heterozygosity (Ho) 

平均期望杂合度 
Mean expected  
heterozygosity (He) 

核苷酸多样性指数 
Nucleotide diversity  
index (π) 

多态性信息含量 
Polymorphism  
information content 

Nei’s 多样性指数 
Nei’s diversity  
index 

C 0.247 0.207 0.221 0.181 0.104 
H 0.242 0.201 0.212 0.175 0.100 
S 0.235 0.199 0.233 0.174 0.099 
M 0.259 0.216 0.210 0.188 0.108 
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基因储备——不同地理群体间的遗传分化(如长

白山与黄松甸镇的遗传背景相似性、漫江镇与

其他群体的基因交流特征)可作为杂交育种中亲

本选配的遗传依据，而杂合度优势(Ho>He)暗
示的自然选择潜力，也为定向筛选抗逆、高产

等优异性状提供了进化层面的遗传素材。同

时，野生群体较低的 Nei’s 指数(0.099–0.108)与
区域特异性遗传分化(如黄松甸镇的高多样性)
警示需重视野生资源的原位保护，遗传多样性丰

富的群体(如黄松甸镇)是物种适应潜力的核心

载体，若因生境破碎化或过度采集导致基因交

流受阻、群体规模缩减，易引发遗传漂变与多

样性流失；而不同地理群体间的遗传关联(如长

白山与黄松甸镇的遗传相似性)，也要求以景观

尺度的连通性保护(维持生态廊道、保留异质性

生境)保障基因流的自然维持，从而巩固野生猴

头菇遗传资源的完整性与演化潜力。 
2.8 基因流分析 

基于基因流模拟分析(图 7)，假设吉林省四

地区野生群体与主栽菌株间无迁移事件时，未

检测到遗传关联；允许迁移事件后，仅松山镇

和长白山野生群体对主栽菌株显示弱遗传贡献

信号。迁移事件=1 时，松山镇→主栽菌株存在

弱遗传关联；迁移事件=2 时，新增长白山→主

栽菌株的弱遗传信号；迁移事件=3 时，松山镇

与长白山持续为主栽菌株提供遗传贡献，但黄

松甸镇、漫江镇野生群体无相关信号。 
基因流模拟表明，仅松山镇、长白山野生

群体与主栽菌株存在弱遗传关联，黄松甸镇、

漫江镇无贡献，映射地理-生态双重隔离：长白

山脉地形破碎化阻碍孢子风媒扩散，黄松甸

“人工干扰次生林”与漫江“原始针阔混交

林”的生境异质性(宿主、微环境差异)可能切

断了与栽培菌株祖先的遗传交流；松山镇-长白

山因地理邻近、历史引种(如早期驯化材料采

集)可能为主栽菌株提供了遗传物质来源。野生

群体间(如黄松甸与漫江)的遗传分化，也指向

次级地形/生境隔离对基因流的限制。这种格局

既是野生多样性分化的驱动，也为实践指路：

保护松山镇长白山野生资源作为潜在育种材 
 

 
 

图 7 猴头菇基因流分析   图中的箭头代表群体间发生的基因渗透或迁移事件，即基因流动的方向；热图表示基因渗入

的权重，其中箭头颜色越深表示权重越大；每个分支代表一个群体，水平分支的长度表示每个分支已发生的遗传漂变百

分比，横坐标代表漂变参数；C 代表长白山菌株，H 代表松山镇菌株，S 代表黄松甸镇菌株，M 代表漫江镇菌株，G 代表

主栽菌株 
Fig. 7 Gene flow analysis of Hericium erinaceus. Arrows indicate gene introgression or migration events between populations, 
representing the direction of gene flow. The heatmap illustrates the weight of gene introgression, with darker arrow colors 
indicating higher weights. Each branch represents a population, and the horizontal branch lengths correspond to the percentage of 
genetic drift experienced by each branch. The x-axis denotes the genetic drift parameter. Abbreviations: C, Changbai Mountain 
strains; H, Songshan Town strains; S, Huangsongdian Town strains; M, Manjiang Town strains; G, the cultivated strain. 
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料库，对黄松甸等高多样性“隔离群体”，

需通过主动引种或就地保护维持遗传潜力，

避免资源流失。 

3 讨论 
本研究基于 Illumina NovaSeq 6000 平台对

吉林省 4 个地理群体(长白山、松山镇、黄松甸

镇、漫江镇)的 34 份野生猴头菇菌株及 1 份主栽

菌株(GC)进行全基因组重测序，系统解析了其

遗传多样性特征、群体结构及进化动态。通过平

均测序深度 57.91X 的高质量数据(Q30>95.65%，

覆盖率≥10X)，共获得 727 739 个 InDel 位点和

6244 946 个 SNP 位点，经严格质控筛选出

56193 个高质量变异位点，覆盖全基因组关键

功能区域。相较于传统分子标记技术 ( 如
SRAP、RAPD)，全基因组重测序技术展现出显

著优势：周祖法等(2017)基于 SRAP 标记仅能解

析 46 个多态性位点，而本研究通过单核苷酸分

辨率实现了 5.2 Mb 结构变异的精准识别，检测

效率提升近 3 个数量级；与沈颖越等(2020)在金

针菇重测序研究中获取的 5.8 万个 SNP 相比，

本研究的变异密度更高，且首次定位了猴头菇

2 号染色体高 GC 区域的重组热点，为功能基因

挖掘提供了高精度遗传图谱。 
群体遗传结构分析显示，吉林省猴头菇野

生群体间遗传分化程度较低，遗传分化指数

(Fst)表明不同地理群体间存在频繁的基因交流

或生态适应性趋同。然而，主栽菌株 GC 与野生

群体间分化显著，Fst 值高达 0.079 8–0.090 4，
提示人工选育导致栽培菌株基因组显著偏离野

生遗传背景。Admixture 分析进一步验证了这一

结论：交叉验证确定最优分群数为 K=2，主栽

菌株 GC 独立成簇，与野生群体遗传隔离明

显；K=3 分群虽非最优，但仍揭示松山镇菌株

H2、H7、H8 及漫江镇 M3 的独特聚类，暗示局

部适应性进化可能形成特异性遗传单元。主成

分分析(PCA)与系统进化树结果高度一致，松

山镇菌株 H2 、 H7 、 H8 及漫江镇 M3 在

PC1–PC3 空间中显著偏离主群，遗传距离峰值

达 0.147 5，进一步佐证其遗传独特性。基因流

模拟分析表明，野生与栽培菌株间基因交流受

限。当允许迁移事件时，仅检测到松山镇和长

白山野生群体向主栽菌株 GC 的弱基因流，而

黄松甸镇、漫江镇群体无贡献，可能受地理隔

离(如吉林南部与主栽区距离)或生态适应性差

异(如温度耐受性)限制。这一结果与 Xiao et al. 
(2016)在香菇中观察到的人工选育加速遗传分

化的模式一致，表明高强度性状筛选(如高产、

形态定向选择)可能削弱自然基因流的有效性。

连锁不平衡(LD)衰减分析进一步支持遗传多样

性特征：吉林省野生群体 LD 衰减距离较短

(6–15 kb)，LD 值普遍较低(r2<0.3)，其中漫江镇

衰减距离最长(15 kb)，反映其遗传隔离程度较

高；长白山衰减距离最短(6 kb)，暗示开放生境

(如风媒孢子扩散通道)促进基因交流。野生群

体核苷酸多样性(π)平均为 0.219，黄松甸镇群

体最高(π=0.233)，可能与生境异质性驱动突变

积累相关。猴头菇种质资源的遗传改良需以基

因组功能标记开发为核心突破口。本研究基于

全基因组重测序技术，系统鉴定了覆盖全基因

组的 56 193 个高质量 SNP 位点，较传统 RAPD
标记(王磊等 2009)显著提升了变异检测的密度

与分辨率，为关键性状关联分析奠定了数据基

础。然而，与香菇(宋琳琳等 2024)、金针菇等

物种相比，当前猴头菇种质资源库的遗传背景

仍显单一，未来研究需整合我国西南、俄罗斯

远东等地理单元的野生种质资源，通过定向杂

交引入稀有等位基因以拓宽遗传基础。例如，

黄松甸镇野生群体展现出最高的核苷酸多样性

(π=0.233)，长白山群体与黄松甸镇群体间遗传

分化程度最低(Fst=0.022 5)，二者可作为核心亲

本材料，通过群体间杂交打破栽培菌株的遗传

瓶颈，恢复因人工选育丢失的适应性变异。 
本研究首次揭示了东北主产区野生猴头菇

的基因组重排现象，与 Roda et al. (2021)提出的

结构变异理论框架形成互补，为解析其环境适

应性进化机制提供了新视角。例如，推测 2 号染

色体 SNP 位点富集区与萜类合成酶基因簇

(HE-TPS)共定位，参与低温适应性调控；重组热

点与 GC 偏向基因转换(gBGC)的关联性(Lassalle 
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et al. 2015)进一步揭示了自然选择与中性进化

共同塑造基因组结构的复杂性。此外，主栽菌

株 GC 与野生群体间的高 Fst 值(>0.07)及基因流

受限特征，凸显了野生种质资源在抗逆性引入

中的不可替代性。这一结论与崔筱等(2020)在
糙皮侧耳驯化研究中提出的“野生-栽培基因渗

入”策略不谋而合，为猴头菇遗传改良提供了

明确方向。 
综上所述，本研究通过全基因组重测序技

术系统解析了吉林省猴头菇种质资源的遗传多

样性格局。然而，当前猴头菇遗传资源仍面临

两大挑战：一是主栽品种遗传背景单一化导致

的抗逆性退化风险；二是野生种质资源收集与

评价体系的不完善。未来研究需从三方面突

破：其一，扩大样本采集范围，涵盖我国西南

高山、俄罗斯远东等多样性热点区域；其二，

整合转录组、代谢组数据，阐明关键性状(如多

糖合成、低温适应)的分子调控网络；其三，构

建基于基因组选择的分子育种平台，加速优良

等位基因聚合。这些工作将推动猴头菇产业从

“经验育种”向“精准设计育种”转型，为食

用菌遗传资源可持续利用提供范式参考。 
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