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蜜环菌侵染猪苓菌核多糖与甾体类成分积累的规律研究
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摘要: 为了探讨两种蜜环菌 (Armillaria gallica和A. mellea) 侵染猪苓菌核后对其不同部位的甾体类与多糖含量

的影响, 本研究通过检测不同采收年限猪苓菌核生物量以及菌核中侵染部位 (隔离腔壁) 与非侵染部位的麦角甾

醇、猪苓酮A、猪苓酮B与多糖 4种有效成分的含量, 根据生物量与含量的差异和动态变化筛选优质蜜环菌, 获得猪

苓的最佳采收年限。采用高效液相色谱法与紫外-可见分光光度法分别测定猪苓菌核中上述 4种成分的含量。另

外, 对蜜环菌侵染猪苓菌核不同部位多糖合成相关的差异基因进行筛选与分析。研究发现, 不同种类蜜环菌侵染的

猪苓菌核随栽培年份的增长, 猪苓菌核生物量与 4种成分的含量均存在显著差异, 猪苓隔离腔壁部位的 4种成分显

著高于其非侵染部位, 最佳采收年限是在栽培后的第 3年。转录组学分析表明蜜环菌的侵染能够显著促进猪苓多

糖合成相关差异基因高表达。本研究明确了蜜环菌侵染对猪苓菌核化学成分积累的影响, 为探索两者共生机制奠

定了基础, 为筛选优质蜜环菌并指导猪苓人工栽培提供了科学依据。
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Abstract: In view of the few studies on the influence of Armillaria spp. infection on the content of the 

chemical components in different parts of Polyporus umbellatus sclerotia, this study determined the biomass of P. 

umbellatus sclerotia and the contents of ergosterol, polyporusterone A, polyporusterone B and polysaccharide in 

the separated cavity wall of the sclerotia and the uninfected part of the sclerotia in different harvesting years under 

the conditions of A. gallica and A. mellea infection respectively. According to the difference of content and 

dynamic changes of the polysaccharide and the steroid substances, the superior Armillaria sp. was screened to 

obtain the best harvest years of P. umbellatus. Using HPLC and UV-VIS spectrophotometry methods, the contents 

of ergosterol, polyporusterone A, polyporusterone B and polysaccharide in P. umbellatus sclerotia infected by the 

two Armillaria spp. in different years were determined. In addition, the differentially expressed genes related to 

P. umbellatus polysaccharide synthesis were screened according to the transcriptomic data of different parts of 
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P. umbellatus after A. mellea infection. With the increase of years, the biomass of sclerotia infected by different 

Armillaria spp. had significant differences, and there were significant differences in the four components of 

sclerotia. The four components of the separated cavity wall of the sclerotia were significantly higher than those of 

the uninfected part. The best harvest time was the third year after cultivation. Transcriptomic analysis showed that 

the infection of Armillaria spp. could significantly promote polysaccharide synthesis, which provided a basis for 

polysaccharide content determination at the molecular level. The study clarified the influence of different Armillaria 

spp. infection on the accumulation of chemical components of P. umbellatus sclerotia, laying a foundation for 

exploring the symbiosis mechanism and provided a scientific clue for screening superior Armillaria sp. and guiding 

the artificial cultivation of P. umbellatus sclerotia.

Key words: Polyporus umbellatus; Armillaria; ergosterol; polyporusterone A; polyporusterone B; polysaccha‐

ride; transcriptome

猪苓 (Polyporus umbellatus) 是多孔菌科真菌猪苓

的干燥菌核, 主要分布于山西、陕西、云南、甘肃、贵州

等地, 早在《神农百草经》就有“猪苓味甘、淡、平, 归肾、

膀胱经, 用于水肿、泄泻、淋浊, 带下”的记载。已报道

的猪苓中有效成分包括多糖、甾体、非甾体、氨基酸、维

生素等[1], 其中多糖 (polysaccharide) 和甾体类化合物 

(steroids) 是猪苓菌核中主要功能性成分。现代药理学

研究表明, 猪苓多糖具有抗肿瘤[2]、免疫调节[3]、保肝[4]

等作用[5], 以麦角甾醇 (ergosterol)、猪苓酮 A (polypo‐

rusterone A)、猪苓酮B (polyporusterone B) 为代表的甾

体类成分是猪苓中的主要利水渗湿物质[6], 主要用于

治疗急性肾炎、淋病、糖尿病、全身浮肿以及小便不

畅等[7]。

猪苓菌核的生长离不开蜜环菌 (Armillaria spp.), 

蜜环菌隶属于膨瑚菌科 (Physalacriaceae)[8]蜜环菌属 

Armillaria (Fr.) Staude, 是猪苓的共生菌。1955年日本

学者川村清一首次观察到在猪苓菌核上有蜜环菌索存

在[9]。上世纪 90年代, Xu等[10,11]认为, 蜜环菌与猪苓之

间是一种寄生与反寄生的互利共生关系, 蜜环菌侵染

后会激活猪苓菌核的免疫反应, 细胞木质化并增厚, 将

入侵蜜环菌菌索和少部分猪苓菌丝包围, 形成隔离腔。

蜜环菌通过消化猪苓菌丝维持自身生存, 猪苓菌丝附

着在蜜环菌菌索吸取蜜环菌的代谢产物, 从而长出新

苓, 随着时间增加, 蜜环菌活力减弱随之解体, 猪苓吸

收解体后的蜜环菌, 促进自身的菌核生长及化学成分

积累[12]。近年来, 国内外研究主要集中于猪苓的生物

学特性[1]、药理活性[3,13,14]及猪苓质量标准方面, 而对不

同种类蜜环菌侵染猪苓菌核的隔离腔壁部位以及非侵

染部位化学成分含量的变化规律尚未见报道。

本研究比较了两种蜜环菌侵染猪苓菌核在不同生

长年限的样品中猪苓多糖、麦角甾醇、猪苓酮A和猪苓

酮B的含量变化。另外, 对猪苓菌核进行了转录组学

分析, 筛选猪苓多糖合成的差异基因, 对多糖和甾体类

成分积累的规律进行分析, 揭示蜜环菌侵染对菌核不

同部位化学成分积累的影响, 为猪苓对蜜环菌胁迫的

防御反应机制的深入研究提供科学依据。

材料与方法

供试菌株 蜜环菌CX-74分离于河南洛阳的猪苓

菌核样本, 当地生产菌株分离于山西古县的猪苓菌核样

本。采用CTAB法提取DNA, 根据 IGS、ITS等序列设

计引物, 对两个菌株的基因组DNA进行扩增、测序及

序列比对。经鉴定, CX-74与A. gallica (MT248417.1) 相

似性为 100%, 当地生产菌株与A. mellea (KY055440.1) 

相似性为 100%。猪苓菌核采集自山西古县, 经鉴定为

多孔菌科真菌猪苓P. umbellatus (Pers.) Fries。

仪器设备 EnSpire 2300 多模式微孔板检测仪 

(美国珀金埃尔默股份有限公司); 万分之一电子天平 (美

国梅特勒−托利多仪器上海有限公司); KQ-700DE 型

超声波清器 (昆山市超声仪器有限公司); LUX-24数显

恒温水浴锅 (北京陆希科技有限公司); 1260 InfinityLC

型蒸发光散射高效液相色谱仪 (美国安捷伦公司) 等。

主要试剂 麦角甾醇对照品 (上海源叶生物科技

有限公司 , 货号 : A10116); 猪苓酮 A 对照品 (批号 : 

wkq22090503) 和猪苓酮B对照品 (批号: wkq22090703), 

四川省维克奇生物科技有限公司; D-无水葡萄糖对照

品 (上海源叶生物科技有限公司, 货号: B21882); 甲醇 

(色谱纯, 货号: A452-4) 和乙腈 (色谱纯, 货号: A998-4), 

美国赛默飞世尔科技有限公司; 实验用水为超纯水; 

其余试剂均为分析纯。

猪苓菌核生物量测定 猪苓按穴栽培, 用于栽培

的种苓均是 250 g, 每穴平行等距离放入斜切鱼鳞口的

木棒 3根, 种苓均匀放入鱼鳞口旁及木棒两端, 将 1瓶

蜜环菌CX-74栽培种放于靠近种苓处, 再放入 250 g细

枝条, 最上层铺 200 g树叶, 以当地的蜜环菌生产菌株 

(Local) 为对照组。在栽培后 1、2、3、4年取样, 分析猪
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苓的菌核生物量。

甾体类成分对照品溶液及供试品溶液制备 精密

称取麦角甾醇、猪苓酮A和猪苓酮B对照品适量, 用甲

醇配制成 1 mg·mL-1的溶液, 4 ℃冷藏备用。取猪苓菌

核样品粉末过4号筛, 精密称定1 g, 置于50 mL离心管

中, 加 95%的乙醇 20 mL, 浸泡 12 h后, 超声处理 (功率

100 W) 1 h, 放置室温, 3 500 ×g离心 30 min, 将上清液

倒入蒸发皿, 在 85 ℃水浴锅浓缩提取液, 蒸干溶剂, 残

渣以甲醇定容至1 mL, 制成样品溶液。

色谱条件 色谱柱为 XBridgeTM Shield RP18 柱 

(250 mm × 4.6 mm, 5 μm), 流动相为乙腈−水 (28∶72), 

流速 1.0 mL·min-1, 柱温 30 ℃, 进样量 20 μL, 猪苓酮A

和猪苓酮B的紫外检测波长为 247 nm, 麦角甾醇的紫

外检测波长为283 nm。

甾体类成分含量测定方法学验证

线性关系 分别精密量取麦角甾醇对照品溶液适

量, 用甲醇配制浓度为 4、8、18、36、72.5、145、290、580、

1 160 μg·mL-1的系列对照品溶液。精密吸取上述对照

品溶液各 20 μL, 以上述色谱条件进行HPLC分析, 以

对照品进样浓度X (μg·mL-1) 为横坐标, 峰面积积分值

Y为纵坐标进行回归分析。

分别精密量取猪苓酮 A 和猪苓酮 B 对照品溶

液适量 , 以猪苓酮 A 配制浓度 2.5、5、10、20、40、80、

160 μg·mL-1的系列对照品溶液和猪苓酮 B 配制浓度

1.25、2.5、5、10、20、40、80 μg·mL-1的系列对照品溶液

制备成混标溶液。精密吸取上述对照品溶液各 20 μL, 

以上述色谱条件进行HPLC分析, 以对照品的进样浓

度X (μg·mL-1) 为横坐标, 峰面积积分值 Y为纵坐标进

行回归分析。

精密度 分别精密吸取麦角甾醇对照品溶液、猪

苓酮A对照品溶液、猪苓酮B对照品溶液 20 μL, 在上

述色谱条件下, 重复进样 6次, 得麦角甾醇、猪苓酮A、

猪苓酮B的吸光度, 计算色谱峰面积的相对标准偏差 

(RSD)。

重复性 精密称定猪苓样品粉末 1 g, 按“甾体类

成分对照品溶液及供试品溶液制备”项下操作, 制备

6份供试品溶液, 在上述色谱条件下测定峰面积, 计算

样品中麦角甾醇、猪苓酮A、猪苓酮B的含量及RSD。

稳定性 精密称定猪苓样品粉末 1 g, 按“甾体类

成分对照品溶液及供试品溶液制备”项下操作, 制备供

试品溶液, 在上述色谱条件下, 分别在0、2、4、8、12 h进

样, 测得麦角甾醇、猪苓酮A、猪苓酮B含量的RSD。

加样回收实验 精密称取 6份已知含量的猪苓样

品 0.25 g, 分别加入固定量的麦角甾醇对照品溶液、猪

苓酮A对照品溶液、猪苓酮B对照品溶液, 按“甾体类

成分对照品溶液及供试品溶液制备”项下操作, 制备供

试品溶液, 在上述色谱条件下测定峰面积计算麦角甾

醇、猪苓酮A、猪苓酮B的平均回收率。

甾体类成分含量测定 取不同年份隔离腔壁部位

和非侵染部位样品, 按“甾体类成分对照品溶液及供试

品溶液制备”项下操作, 制备供试品溶液, 在上述色谱

条件进行测定, 根据标准曲线计算两种蜜环菌侵染条

件下隔离腔壁部位与非侵染部位不同年限猪苓酮A、

猪苓酮B和麦角甾醇含量, 平行重复3次。

总多糖提取 取猪苓菌核样本粉末过 4号筛, 精

密称定 0.05 g, 加入 1 mL水, 充分震荡, 100 ℃水浴提

取 2 h。冷却后 10 000 ×g 离心 10 min, 取上清液。吸

取 0.2 mL上清液, 慢慢加入 0.8 mL无水乙醇, 混匀后

4 ℃静置过夜, 10 000 ×g离心 10 min, 弃上清,沉淀中

加入1 mL水, 充分混匀溶解沉淀后待测。

多糖含量测定方法学验证

线性关系 分别精密量取葡萄糖对照品溶液适

量 , 加水配制浓度为 0.02、0.04、0.06、0.08、0.10、0.12、

0.14 mg·mL-1的系列对照品溶液。精密吸取 200 μL待

测样本, 加入 100 μL 5%苯酚溶液和 0.5 mL浓硫酸后

混匀, 90 °C水浴 20 min, 流水冷却。以空白试剂做对

照, 在 490 nm波长处采用紫外−可见分光光度法测吸

光度, 以对照品的进样浓度 X (mg·mL-1) 为横坐标, 吸

光度A为纵坐标进行回归分析。

精密度 精密量取对照品溶液1.0 mL, 按“线性关

系”项下操作, 显色测定吸光度 (A), 重复 6次, 以 A值

计算RSD。

重复性 取猪苓粉末 6份, 按“总多糖提取”项制

备供试品溶液, 按“线性关系”项下操作, 显色测定吸光

度, 重复6次, 以A值计算RSD。

稳定性 取猪苓粉末 1份, 精密称定, 按“总多糖

提取”项制备供试品溶液, 按“线性关系”项下操作, 显

色后于 0、30、60、90、120 min 连续测定 , 以 A 值计算

RSD。

加样回收实验 精密称定已知含量的猪苓样品

0.05 g, 共 6 份 , 每份加入固定量的葡萄糖标准品 , 按

“总多糖提取”项下操作, 得各加样回收供试品溶液, 按

“线性关系”项下操作, 完成显色后测定猪苓多糖含量, 

计算猪苓多糖回收率。

多糖含量测定 取不同年限隔离腔壁部位和非侵

染部位样品, 按“总多糖提取”项制备供试品溶液, 按

“线性关系”项下操作, 显色后测定多糖含量, 平行重

复3次。

多糖合成相关基因的差异表达分析 将待测猪

苓菌核隔离腔壁部位与非侵染部位样品以液氮粉碎, 
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每组菌核设置 3个生物学重复, 参照QIAGEN RNA试

剂盒提取总RNA。质检合格后, 委托北京诺禾致源生

物科技有限公司进行 cDNA文库构建, 在文库质量符

合测序要求后对转录组进行测序, 将所得序列拼接成

转录本 , 在 7 个数据库 (Nr、Nt、Pfam、KOG/COG、

Swiss-Prot、KEGG、GO) 中进行基因功能注释, 将 read 

count 转 换 成 FPKM, 把 q-value < 0.05 和 |log2(fold 

change)| > 1的基因定义为差异表达基因。

统计学分析 使用 IBM SPSS Statistics 27 软件通

过单因素方差分析 (ANOVA) 进行统计分析, P < 0.05

为差异有统计学意义 ; 采用 Origin 2021 软件进行

作图。

结果

1　不同采收年限的猪苓菌核生物量

结果见图 1。与当地蜜环菌生产菌株相比, CX-74

能够显著提高猪苓菌核产量 (P < 0.05), 第 3年, 猪苓

菌核产量比对照组提高34%。

2　猪苓中甾体类成分含量测定

2.1　色谱条件的选择 

分别在上述色谱条件下, 检测出猪苓酮A、猪苓酮

B 混合对照品和猪苓菌核样品中猪苓酮 B 特征峰 

(14.543 min) 和猪苓酮 A 特征峰 (20.632 min), 分离度

良好; 检测出麦角甾醇对照品和猪苓菌核样品中麦角

甾醇特征峰, 如图2所示, 分离度良好。

2.2　方法学验证 

2.2.1 线性关系 麦角甾醇线性回归方程为 : Y = 

55.19X − 1.036, R2 = 0.999 7。结果表明: 麦角甾醇进样

浓度在 4～1 160 μg·mL-1内与峰面积具有良好的线性

关系, 该标准曲线可用于样品中麦角甾醇的含量计算。

猪苓酮 A 线性回归方程为 Y = 20.997X + 35.202, 

R2 = 0.999 3, 猪苓酮 B线性回归方程为 Y = 29.246X + 

23.217, R2 = 0.999 3。结果表明, 猪苓酮A进样浓度在 

2.5～160 μg·mL-1内与峰面积具有良好的线性关系, 猪

苓酮 B进样浓度在 1.25～80 μg·mL-1内与峰面积具有

良好的线性关系, 该标准曲线可用于样品中猪苓酮A

和猪苓酮B的含量计算。

2.2.2 精密度 麦角甾醇、猪苓酮A、猪苓酮B色谱峰

面积的RSD为1.45%、1.98%、1.64%, 结果符合要求。

2.2.3 重复性 麦角甾醇、猪苓酮A、猪苓酮B色谱峰

面积的RSD分别为 1.55%、1.38%、2.19%, 说明该方法

具有良好的重复性。

2.2.4 稳定性 麦角甾醇、猪苓酮 A、猪苓酮 B 含量

的 RSD分别为 1.87%、1.82%、1.26%, 表明样品溶液在

12 h内稳定。

2.2.5 加样回收实验 麦角甾醇、猪苓酮A、猪苓酮B

的平均回收率为 98.26%、95.44%、98.75%, RSD 为

2.19%、2.47%、1.87%, 符合要求。

2.3　含量测定 

通过测定两种蜜环菌侵染的猪苓菌核隔离腔壁部

位 (Local QR, CX-74 QR) 以及非侵染部位 (Local CK, 

CX-74 CK) 麦角甾醇、猪苓酮 A、猪苓酮 B含量 (图 3) 

发现, 在第1年至第3年, 随着生长年限的增加, 猪苓菌

核内的麦角甾醇、猪苓酮A、猪苓酮B含量也随之迅速

增加。在第 3年至第 4年, 猪苓酮A、猪苓酮B增长缓

慢, 甚至隔离腔壁部位的麦角甾醇含量出现负增长。

隔离腔壁部位麦角甾醇、猪苓酮A、猪苓酮B的含量显

著高于非侵染部位, 在第 3年, CX-74侵染的猪苓菌核

Figure 1　 Comparison of the biomass accumulation trend of 

P. umbellatus sclerotia in different years under the infection of 

A. gallica and A. mellea. n = 3, 
-
x ± s. *P < 0.05, **P < 0.01; NS: 

No significance. ΔP < 0.05. Local: Sclerotia infected by A. mellea 

collected from Guxian, Shanxi Province; CX-74: Sclerotia infected 

by A. gallica collected from Luoyang, Henan Province

Figure 2　HPLC chromatogram of ergosterol reference substance 

(A) and sample of P. umbellatus sclerotia (B) at 283 nm. 1: Ergos‐

terol
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隔离腔壁部位麦角甾醇、猪苓酮A、猪苓酮B含量分别

比非侵染部位高217.96%、101.42%、88.18%。从第3年

开始, CX-74侵染的猪苓菌核麦角甾醇、猪苓酮A、猪苓

酮B含量显著高于当地蜜环菌生产菌株侵染的菌核。

3　猪苓中多糖含量测定

3.1　方法学验证 

3.1.1 线性关系 以葡萄糖作为对照品, 标准条件下

测定回归方程为A = 7.981X − 0.003 7, R2 = 0.997 3。结

果表明葡萄糖含量在0.02～0.14 mg·mL-1时与吸光度呈

现良好的线性关系。

3.1.2 精密度 以A值计算, RSD值为 1.46%, 结果符

合要求。

3.1.3 重复性 以A值计算, RSD值为 2.32%, 结果符

合要求。

3.1.4 稳定性 以A值计算, RSD值为1.65%, 表明2 h

内样品稳定性良好。

3.1.5 加样回收率 计算猪苓多糖回收率为 99.30%, 

RSD为2.13%。

3.2　含量测定 

通过对猪苓菌核中多糖含量测定 (图 4) 发现, 猪

苓菌核中多糖含量同甾体类成分表现出相似的积累规

律, 从第1年到第3年多糖含量随生长年限的增加而升

高, 第 3年达到最高值, 随后略有下降。隔离腔壁部位

多糖含量显著高于非侵染部位, 在第 3年, CX-74侵染

的猪苓菌核隔离腔壁部位多糖含量分别比非侵染部位

高 87.38%。从第 2年开始, CX-74侵染的猪苓菌核多

糖含量积累优势显著高于当地生产菌株侵染的菌核。

4　多糖合成相关差异基因的转录组数据分析

以猪苓菌核隔离腔壁部位和非侵染部位进行转录

组测序, 发现与多糖生物合成相关的 10个差异表达基

因, 且这些基因在蜜环菌侵染的猪苓菌核部位均为高

表达, 详见表1。

讨论

在栽培的前三年, 随着猪苓生长年限的增加, 菌核

中的麦角甾醇、猪苓酮 A、猪苓酮 B、多糖含量是不断

升高的, 在第 3年达到或趋于最高值, 在第 4年增长缓

慢。推测从第 3年开始菌核逐渐老化, 吸收蜜环菌菌

索营养的能力降低; 蜜环菌生长占优势进一步消化菌

核; 接种蜜环菌的木材腐烂, 影响蜜环菌的质量, 进而

影响猪苓菌核中有效成分的积累。麦角甾醇含量变化与

Li等[15]的报道一致, 猪苓多糖的含量变化与Guo等[16]、

Yang 等[17]、Xia 等[18]所报道的前四年多糖含量变化趋

势相一致。因此, 猪苓并不是生长年限越长质量就一

定越好, 从药材质量和经济收益综合考虑, 在栽培的第

3年采收最为科学合理, 既能保证有效成分的高效利

Figure 3　The change trend of ergosterol (A), polyporusterone A (B) and polyporusterone B (C) contents in P. umbellatus sclerotia infected 

by A. gallica and A. mellea in different years. n = 3, 
-
x ± s. *P < 0.05, **P < 0.01; NS: No significance. Different letters (a, b, c and d) indicate 

significant differences within the same year, P  <  0.05. Local CK: Uninfected parts of sclerotia infected by A. mellea; Local QR: Separated 

cavity wall parts of sclerotia infected by A. mellea; CX-74 CK: Uninfected parts of sclerotia infected by A. gallica; CX-74 QR: Separated 

cavity wall parts of sclerotia infected by A. gallica

Figure 4　 The change trend of polysaccharide contents in P. 

umbellatus sclerotia infected by A. gallica and A. mellea in 

different years. n = 3, 
-
x ± s. *P < 0.05, **P < 0.01; NS: No signifi‐

cance. Different letters (a, b and c) indicate significant differences 

within the same year, P < 0.05

·· 236



杨明姝等: 蜜环菌侵染猪苓菌核多糖与甾体类成分积累的规律研究

用, 又能提高种植人员的经济收入, 为猪苓的实际生产

提供理论指导。

以往的研究都是以整个猪苓菌核作为研究对象[19,20], 

而本研究将菌核的隔离腔壁部位和非侵染部位分别进

行取样, 该方法更加直接科学地反映蜜环菌促进猪苓

菌核次级代谢产物积累的作用。从代谢产物的角度来

看, 蜜环菌隔离腔壁部位化合物的多样性和含量均优

于非侵染部位, 推测菌核可从蜜环菌直接获取营养, 也

可在蜜环菌的刺激下, 改变自身代谢, 吸收某些根系分

泌物或者其他微生物的代谢产物[21]。

在猪苓的实际生产中, 必须依靠蜜环菌与菌核共

生提供营养[22]。蜜环菌种类繁多, 全世界已经鉴定的

生物种大约有 40种[23], 筛选优质蜜环菌对猪苓的生产

尤为重要。经过鉴定, 当地生产菌株和CX-74属于不

同的生物种, 前者是蜜环菌, 后者是高卢蜜环菌, 二者

在形态上有差异, 蜜环菌菌索呈带状, 二叉分枝; 高卢

蜜环菌菌索呈圆柱状, 顶端尖锐, 单轴分支[23], 蜜环菌

是导致森林木腐病的病原菌, 致病性强[24], 而高卢蜜环

菌具有低病原性的特点, 作用较温和, 常常作为天麻、

猪苓伴栽的优势种[25,26]。本研究表明, CX-74相较于当

地生产菌株在提高猪苓产量和质量方面均表现出明显

优势, 这与先前报道一致, 本文的研究结果将为筛选适

合猪苓生长发育的优质蜜环菌菌株以及猪苓产业的高

质量发展奠定基础。

前期研究发现, 蜜环菌侵染猪苓菌核后, 会使甾体

类成分合成增加, 表现在编码麦角甾醇合成的 3个差

异基因均上调表达[27]。同时, 蜜环菌的侵染能够促进

猪苓菌核多糖合成显著增加, 编码几丁质合成酶、1,3-

β-葡聚糖合成酶等的差异基因均上调表达 (表 1)。真

菌细胞壁多糖主要由几丁质和葡聚糖构成[28]。几丁质

是在几丁质合成酶的作用下合成, 几丁质合酶是一种

膜结合的糖苷转化酶 , 主要包括 CHS1、CHS2 和

CHS3[29]。葡萄糖、果糖等前体物质经过一系列合成反

应形成多糖合成前体, 前体物质在位于质膜内的1,3-β-

葡聚糖合成酶的作用下不断延伸聚合形成 1,3-β-葡聚

糖[30,31]。Bian 等[32]指出 , 猪苓菌核的生长发育受非生

物胁迫 (如温差) 以及生物胁迫 (蜜环菌侵染) 的共同

刺激, 几丁质合成酶和 1,3-β-葡聚糖合成酶显著高表

达。这些转录组数据为多糖含量在猪苓菌核不同部位

中呈现显著差异提供了证据支持。

综上所述, 本文探究了猪苓菌核中多糖和甾体类

成分的积累规律, 验证了不同种类蜜环菌的侵染对猪

苓菌核药效学成分积累的显著影响, 比较了侵染部位 

(隔离腔壁) 与非侵染部位药效成分的含量差异, 为进

一步探究猪苓与蜜环菌的共生机制以及两者之间复杂

的基因调控方式奠定理论基础。
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