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摘   要：【背景】香菇病毒通常具有潜隐性特征，携带病毒的香菇菌株往往并不表现出明显症状，

然而一旦发生常造成较大的经济损失。【目的】解析中国香菇核心种质中真菌病毒多样性特点。

【方法】以 56 个中国香菇核心种质为试验材料，采用 RT-PCR 和 RT-qPCR 检测技术对 34 种香菇

病毒携带情况进行检测和分析。【结果】研究结果表明，分别有 14 种和 5 种香菇病毒的目标基因

在绝大多数阳性菌株中扩增出较亮和较暗的条带，RT-qPCR 结果也表明阳性带毒香菇菌株中病毒

目标基因的扩增结果与病毒含量呈正相关，即病毒在阳性菌株中的含量越高则病毒扩增条带越亮；

被检测的 34 种香菇病毒中，LeFV5 和 LeMV1 检测率为 100%；21 个栽培种质和 35 个野生种质中

分别有 8 种和 6 种香菇病毒检测率为 80%以上，而且其中 4 种病毒相同(LeDFV2、LeFV2、LeSV

和 LeHV2)；栽培菌株和野生菌株携带病毒数分别为 8−21 种和 9−23 种，平均每个菌株携带 16.4 种

和 16.7 种。【结论】香菇种质资源中普遍携带复杂的多种真菌病毒，被检测的病毒在阳性菌株中

扩增亮度不同，而且存在明显遗传差异的香菇菌株中携带的一些高检测率病毒相似，暗示这些病

毒在香菇进化早期就存在。 

关键词：真菌病毒；病毒多样性；RT-PCR 检测 
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Abstract: [Background] Viruses in Lentinula edodes lie latent for long periods before the appearance 

of symptoms. However, once reactivated, they will cause great economic loss. [Objective] To analyze 

the mycovirus diversity in Chinese L. edodes core collections. [Methods] RT-PCR and RT-qPCR were 

used to detect 34 types of mycoviruses in 56 core collections of Chinese L. edodes. [Results] The target 

genes of 14 and 5 types of viruses in most of the positive strains showed bright and faint bands, 

respectively. The brightness of the bands was positively correlated with virus content. To be specific, the 

higher the virus content in the positive strain, the brighter the band. Among the 34 viruses, LeFV5 and 

LeMV1 were detected in all the 56 core collections. The detection rates of 8 viruses in 21 cultivated 

strains and 6 viruses in 35 wild strains were over 80% and 4 viruses (LeDFV2, LeFV2, LeSV, and 

LeHV2) were shared by the two. The cultivated strains and wild strains carried 8–21 and 9–23 viruses, 

respectively, with 16.4 and 16.7 on average. [Conclusion] L. edodes germplasms generally carry a 

variety of complex mycoviruses. The amplified bands have different brightness in positive strains. L. 

edodes germplasms with great genetic difference share some viruses with high detection rate, suggesting 

that these viruses arose early in the evolution of L. edodes. 

Keywords: mycovirus; virus diversity; RT-PCR detection 

香菇(Lentinula edodes)是世界上栽培范围

最广的食用菌之一，在食用菌产业中占有重要

地位。真菌病毒在自然界中广泛分布，最早发

现于双孢蘑菇(Agaricus bisporus)中，给双孢蘑

菇产业造成严重的经济损失，从而引起了人们

的广泛关注 [1-2]。截至目前，在几十种食用菌

中均发现了真菌病毒，其中有些真菌病毒影响

食用菌质量和产量 [3-6]。香菇病毒最早报道于

20 世纪 70 年代初，有学者从正常和不正常生

长的香菇菌丝中分离出多种不同直径的球状病

毒颗粒[7-8]。20 世纪 80−90 年代，在上海郊区及

其他部分产区暴发了疑似香菇病毒导致的症

状，有多篇论文报道了从菌丝体生长或子实体

形态异常样品中分离到不同病毒粒体的特征和

症状特点 [9-10]。姚立等 [11]首次获得了香菇杆状

病毒的部分基因组序列 (GenBank 登录号为

GQ372842) ； Magae[12] 从香菇菌株中检测到

Lentinula edodes mycovirus HKB (LeV-HKB)，

并 克 隆 了 其 全 基 因 组 (GenBank 登 录 号 为

AB429556)；Guo 等[13]从异常栽培袋样品中发

现病毒 Lentinula edodes partitivirus 1 (LePV1)

为直径 34 nm 的双分体病毒，克隆获得了其全

长基因组序列。LeV-HKB 和 LePV1 是香菇中普

遍携带的两种真菌病毒[14]。尽管携带 LeV-HKB

或其相关病毒的大多数菌株生长正常，但有些

菌株脱毒后其菌丝长速和漆酶活性明显较脱毒

前高[15]。近年来，随着高通量测序和生物信息

学分析技术的发展，越来越多的香菇疑似病毒
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序列被报道。Lin 等[16]和 Guo 等[17]分别采用高

通量测序结合生物信息学分析技术，在香菇中

共鉴定了至少 18 种真菌病毒，其中在香菇中首

次检测到两种(−)ssRNA 病毒。申桂煜[18]分析了

其 中 一 种 (−)ssRNA 病 毒 Lentinula edodes 

negative-strand RNA virus 1 (LeNSRV1)对香菇

的影响，其脱毒菌株的菌丝生长速度明显高于

脱毒前菌株。 

真菌病毒对宿主的影响具有多面性。一般

而言，大多数真菌病毒并不引起宿主生物学表

型发生变化，为无症状感染，但病毒对宿主的

影响并非一成不变。有报道表明，温度能影响

病毒对真菌寄主的致病能力。如真菌病毒在板

栗疫病菌(Cryphonectria parasitica)、异担子菌

类(Heterobasidion spp.)和针叶树硬皮溃疡病菌

(Gremmeniella abietina)等真菌中都表现出了温

度依赖的表型差异[19-21]。从统计学的角度也发

现有的真菌病毒看似无症状感染，实质上对宿

主有不利影响。如 Van Diepeningen 等[22]采用

dsRNA 技术发现 668 个黑曲霉菌株中约 10%的

菌株感染同一种 dsRNA 病毒，而且仅有一个感

染菌株表现出不产生孢子的异常症状，进一步

的统计学分析结果暗示该 dsRNA 病毒对黑曲

霉的菌丝生长速度和产孢能力有不利影响。目

前有关香菇的真菌病毒多样性研究缺乏，人们对

香菇与其携带的真菌病毒的互作关系所知更少。

中国是世界上香菇最大生产国和最大出口国。探

究香菇携带病毒情况及遗传背景不同香菇种质

携带病毒多样性的特点，可为香菇安全生产提

供重要信息，同时也为深入了解香菇与病毒互

作奠定重要基础。 

1  材料与方法 

1.1  材料 
本实验供试香菇菌株共 56 个(表 1 和表 2)，

是前期基于 SRAP 和/或 ISSR 标记构建的 56 个

香菇核心种质资源[23]，以上菌株均保存于华中

农业大学应用真菌研究所。 

2×Taq Plus Master Mix II、HiScript®II Q RT 

SuperMix for qPCR 和 AceQTM qPCR SYBR 

Green Master Mix，诺唯赞生物科技(南京)公司；

RNAiso Plus 总 RNA 提取试剂盒，宝生物工程

(大连)有限公司。T100TM Thermal Cycler PCR

仪和 CFX Connect 荧光定量 PCR 仪，Bio-Rad

公司；DYY-6C 型电泳仪，北京市六一生物科

技有限公司。MYG 固体培养基：麦芽浸粉

20.0 g，葡萄糖 20.0 g，蛋白胨 1.0 g，酵母浸粉

1.0 g，琼脂粉 20.0 g，加蒸馏水定容至 1 L，

0.07 MPa 高压灭菌 30 min。 

1.2  香菇菌丝体培养、收集及 RNA 提取 
将待检香菇菌株在铺有玻璃纸的 MYG 培

养基上于 25 °C 暗培养 7 d，用刮铲收集菌丝体，

液氮速冻后置于−80 °C 冰箱保存或直接用于

RNA 提取。使用 RNAiso Plus 总 RNA 提取试剂

盒提取香菇菌丝体的总 RNA。 

1.3  34 种香菇病毒 RT-PCR 检测 
将前期实验中鉴定的 28 种香菇病毒部分

基因组序列[17]和 NCBI 上公布的香菇病毒序列

进行汇总，对 34 种香菇病毒进行检测。分别采

用 Primer5.0 和 IDT (https://sg.idtdna.com)设计

其特异性引物，各检测病毒基因组登录号及病

毒扩增引物信息见表 3。此外，根据香菇 β-actin

基 因 序 列 信 息 设 计 了 一 对 特 异 性 引 物

β-actin-F/β-actin-R (表 3)，用于验证香菇 cDNA

的合成质量。根据 HiScript®II Q RT SuperMix 

for qPCR 反转录试剂盒说明对提取的总 RNA

进行基因组 DNA 去除并合成 cDNA。RT-PCR

反应产物经 1%琼脂糖凝胶电泳，于凝胶成像

系统检测 RT-PCR 结果。每个 RT-PCR 反应重复

3 次。 
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表 1  香菇栽培型菌株名称、来源及其试验编号 
Table 1  The name, source and number of Lentinula edodes cultivated strain 

序号 

No. 

菌株名 

Strain name 

菌株来源 

Source 

试验编号
Code 

序号 

Serial No.

菌株名 

Strain name

菌株来源 

Source 

试验编号
Code 

1 S605 上海 

Shanghai 

Z2 12 日丰-34 

Rifen-34 

河南平顶山 

Pingdingshan, Henan 

Z48 

2 Cr04 福建三明 

Sanming, Fujian 

Z6 13 森源-10 

Senyuan-10

湖北宜昌 

Yichang, Hubei 

Z49 

3 L12 福建三明 

Sanming, Fujian 

Z9 14 森源-1 

Senyuan-1

湖北宜昌 

Yichang, Hubei 

Z50 

4 L135 福建三明 

Sanming, Fujian 

Z10 15 森源-2 

Senyuan-2

湖北宜昌 

Yichang, Hubei 

Z51 

5 L856 福建三明 

Sanming, Fujian 

Z20 16 430 湖北武汉 

Wuhan, Hubei 

Z64 

6 S602 上海 

Shanghai 

Z23 17 908 河南南阳 

Nanyang, Henan 

Z67 

7 广香-51 

Guangxiang-51 

广东广州 

Guangzhou, Guangdong

Z27 18 868 浙江杭州 

Hangzhou, Zhejiang 

Z82 

8 沪农-1 

Hunong-1 

上海 

Shanghai 

Z28 19 香九 

Xiangjiu 

广东广州 

Guangzhou, Guangdong

Z85 

9 华香-8 

Huaxiang-8 

湖北武汉 

Wuhan, Hubei 

Z31 20 雨花-2 

Yuhua-2 

河南驻马店 

Zhumadian, Henan 

Z87 

10 庆科-20 

Qingke-20 

浙江丽水 

Lishui, Zhejiang 

Z42 21 雨花-4 

Yuhua-4 

河南驻马店 

Zhumadian, Henan 

Z88 

11 秋-6 

Qiu-6 

湖北武汉 

Wuhan, Hubei 

Z47     

 

1.4  部分病毒 RT-qPCR 分析 
分别针对 LeBeLV2-Hunong-1、LeDFV2 和

LeToLV1 病毒基因组序列设计病毒特异性

RT-qPCR 检测引物(表 4)。反应体系(10 μL)：

AceQTM qPCR SYBR Green Master Mix 5 μL、引

物(0.25 μmol/L)各 0.5 μL、cDNA 2 μL、ddH2O 

2 μL。反应条件：95 °C 5 min；95 °C 30 s，60 °C 

30 s，72 °C 30 s，共 40 个循环；60 °C 读数。

熔解曲线的温度设置为 60−95 °C，每 0.5 °C 读

取一次数据。使用 CFX Manager 3.1 (Bio-Rad)

软件分析 RT-qPCR 所得数据。每个 RT-qPCR

反应重复 3 次。 

1.5  数据分析 
34 种香菇病毒的 RT-PCR 检测结果为 3 次

重复检测结果的校准结果，根据 1%琼脂糖凝胶

电泳中目标条带的亮暗程度分别赋值 1 (较暗)、

2 (较亮)和 3 (亮)。统计所有阳性扩增条带结

果，30%以下阳性样品中扩增条带亮度为 1 级

的香菇病毒划分为 I 类病毒，70%以上阳性样

品中扩增条带亮度为 1 级的香菇病毒划分为Ⅲ

类病毒，介于两者之间的香菇病毒划分为Ⅱ类

病毒。 

2  结果与分析 

2.1  供试香菇菌株 RNA 合成的 cDNA 质量

分析结果 
分别以 56 个供试香菇菌株采用上述方法

合成的 cDNA 为模板，对香菇 β-actin 基因进行

PCR 扩增，所有样本中均能扩增得到非常明显

的 258 bp 目标基因片段(图 1)，该结果表明供试

菌株样本反转录的 cDNA 质量良好，可进一步

用于后续香菇病毒检测。 
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表 2  香菇野生型菌株名称、来源及其试验编号 
Table 2  The name, source and number of Lentinula edodes wild strain 

序号 

Serial No. 

菌株名 

Strain name 

菌株来源 

Source 

试验编号

Code 

序号 

Serial No.

菌株名 

Strain name 

菌株来源 

Source 

试验编号

Code 

1 EFISAAS0229 云南景东 

Jingdong, Yunnan 

Y1 19 LMLH52 四川冕宁 

Mianning, Sichuan

Y89 

2 EFISAAS0351 云南景东 

Jingdong, Yunnan 

Y5 20 LMLH59 四川冕宁 

Mianning, Sichuan

Y91 

3 00167 云南姚安 

Yao’an, Yunnan 

Y7 21 LMLH116 四川冕宁 

Mianning, Sichuan

Y94 

4 00168 云南香格里拉 

Xianggelila, Yunnan

Y8 22 LMLHA18 四川冕宁 

Mianning, Sichuan

Y100 

5 ACCC50786 安徽黄山 

Huangshan, Anhui 

Y11 23 LMLHA36 四川冕宁 

Mianning, Sichuan

Y104 

6 GAN059 甘肃康县 

Kang county, Gansu

Y14 24 LMLHL22 四川冕宁 

Mianning, Sichuan

Y110 

7 HUB039 湖北神农架 

Shennongjia, Hubei

Y29 25 LMLHL26 四川冕宁 

Mianning, Sichuan

Y111 

8 HUB040 湖北神农架 

Shennongjia, Hubei

Y30 26 LMLHL210 四川冕宁 

Mianning, Sichuan

Y113 

9 HUB091 湖北长阳 

Changyang, Hubei 

Y37 27 LMYP62 四川米易 

Miyi, Sichuan 

Y118 

10 HN002 湖南郴州 

Chenzhou, Hunan 

Y39 28 LPG82 四川普格 

Puge, Sichuan 

Y121 

11 SHX044 陕西坝县 

Ba county, Shanxi 

Y51 29 YAASM234 云南南华 

Nanhua, Yunnan 

Y234 

12 NO.41 江西修水 

Xiushui, Jiangxi 

Y55 30 YYAASM358 云南紫溪 

Zixi, Yunnan 

Y358 

13 LeQc743s 四川青川 

Qingchuan, Sichuan

Y70 31 YYAASM366 云南紫溪 

Zixi, Yunnan 

Y366 

14 LeWs735 四川德昌 

Dechang, Sichuan 

Y76 32 YYAASM1515 云南漾濞 

Yangbi, Yunnan 

Y1515 

15 LHLy14 四川会理 

Huili, Sichuan 

Y78 33 YAASM1518 云南漾濞 

Yangbi, Yunnan 

Y1518 

16 LHLy217 四川会理 

Huili, Sichuan 

Y79 34 YAASM3334 云南龙陵 

Longling, Yunnan

Y3334 

17 LMLH14 四川冕宁 

Mianning, Sichuan 

Y84 35 YAASM3353 云南宜良 

Yiliang, Yunnan 

Y3353 

18 LMLH36 四川冕宁 

Mianning, Sichuan 

Y88     

 
2.2  供试菌株中 34 种香菇病毒扩增目标条

带亮暗程度分析结果及验证 
以上述质量良好的 cDNA 为模板，对 34 种

香菇病毒进行扩增，结果显示，检测的病毒在扩

增条带的亮暗程度上存在明显差别，有些香菇病

毒在绝大多数阳性菌株中扩增出的目标条带较

亮，而有些病毒在绝大多数阳性菌株中扩增出的

条带较暗(图 2−4)。Ⅰ类的病毒有 LeDFV2、

LeFV2、LeFV5、LeHV2、LeMV1、LeNSRV1、

LeNSRV2、LeNSRV3、LeNV1、LeMOLV2、
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LeOuLV1、LePV1、LePV2 和 LeHV 共 14 种，

Ⅱ类的病毒有 LeBeLV2-Hunong-1、LeFV1、

LeFV4、LeMOLV1、LePV3、LeV-HKB、LeSV、

LeV-F1、Le-HKA、LeNSRV2-HG3 和 LeSRMV

共 11 种，Ⅲ类的病毒有 LeBeLV1-YD、LeFV3、

LePV4、LeToLV1 和 LeTyLV1 共 5 种(表 5)。 

 
表 3  内参基因和 34 种病毒 RT-PCR 扩增所用的引物信息 
Table 3  Primers used for RT-PCR amplification of reference genes and 34 viruses 

引物名称 

Primer name 

引物序列 

Primer sequence (5′→3′) 

扩增长度 

Amplification length (bp)

基因组登录号 

Genome GenBank accession No.

β-actin-F GGAGAAGATTTGGCATCACACA 258 PRJNA278395 

β-actin-R GAAGAGCGAAACCCTCGTAGA 

LeBeLV1-YD-F CTCCAGCCGTCCGATTATTT 718 MN744728 

LeBeLV1-YD-R ACTTCTCCTTAGCCGCTTTC 

LeBeLV2-Hunong-1-F CATCCAACCTCATCCCGTATT 757 Unsubmitted 

LeBeLV2-Hunong-1-R GAGAGTCAAGTCCCGAGTTATG

LeBFLV1-F TGGTTTGAAGGAGTGGATGG 697 MN744725 

LeBFLV1-R GGGCGACTTGGTGAGATAAA 

LeBPV1-F CCCGATTCCACTTCCTTCTT 459 Unsubmitted 

LeBPV1-R GCCTCAACAAAGCACCATTC 

LeDFV1-F CGCCATTCTCAACCAACATC 831 MN744723 

LeDFV1-R TGGAACTAGACTTGTCAGGC 

LeDFV2-F CCGTGTCTCCTGGTTTGATATG 767 MN744724 

LeDFV2-R CACACGAGTAAGAGGTGGAAAG

LeFV1-F GGCCTTTGGGATGAGATCAA 610 MN744720 

LeFV1-R CTCCGACCCAGACATCATTTAC 

LeFV2-F CACGACACTGATGGGAGATTAC 796 MN744721 

LeFV2-R CGATGGGCGCTTTCATTTAC 

LeFV3-F GGTCCTTCTGTTGGGAAGATAG 579 MN744722 

LeFV3-R CCTAGGGATGACAGTTGTGAAG

LeFV4-F TTGTCTTGTCTCCAGCTTGC 653 Unsubmitted 

LeFV4-R CAAGGACCACTGTTCAACAG 

LeFV5-F TCCAGGTTGAGGGCTACTAA 649 Unsubmitted 

LeFV5-R CCACCAGGCACGATAAAGAA 

LeHV1-F CGTCTCTTTGTCTGACGGATAC 604 MN744719 

LeHV1-R AGCGGATAAGCGTCGTAATG 

LeHV2-F TCCTGGATGGACGCATTTAC 579 Unsubmitted 

LeHV2-R GATACACCACGCCCGAATAA 

LeMV1-F GCTCACCGAAGTGTCTCTAATG 636 MN744729 

LeMV1-R CTGGTCAACTCTGATGCTATCG 

LeNSRV1-F CTGCCCTGCTTAGGCTATTT 933 MN744716 

LeNSRV1-R CGAGAGGATGAGTGCATGTTAG

LeNSRV2-F GGAGAGGTGTCACAGGAAATAC 537 MN744714 

LeNSRV2-R GGTAGACTTCAGTCCTCTCTCT 

LeNSRV3-F CAGGTCAGCGGAACACATAA 678 MN744718 

LeNSRV3-R GGTCACCCTCTCTTACCAAATC 

   (待续)
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   (续表 3)

LeNV1-F CGCCTTTGACTGACGTTCTA 576 Unsubmitted 

LeNV1-R GGTCTAACCGATCCCAGTTAAG

LeMOLV1-F TAGGATCTGCACGATAGCAGC 647 MN744730 

LeMOLV1-R GCCACGAAGGACACACGAATC 

LeMOLV2-F CATCGCATCTATCCTCCAACTC 598 Unsubmitted 

LeMOLV2-R GCTGGGTCTTGTAGTCCAATAA

LeOuLV1-F CCGTGATATCCTTCCCGTTATT 762 Unsubmitted 

LeOuLV1-R GAACGGCGAAATGTGAGTATTG

LePV1-F GGAACTGAAGATGGAACCTACC 706 KX354972 

LePV1-R CAGGGACAGAAGTACCATCAAG

LePV2-F CGCTCAAGACTACCGTTCATAC 589 MN744710 

LePV2-R GTCAGGATGACCACCATTACAG

LePV3-F CCACTACCAACGTCTCCAATAC 480 MN744713 

LePV3-R GGGCTAGCTGAACTCCTTTATC 

LePV4-F CTGAGTTGGAAATGCCAGTC 610 Unsubmitted 

LePV4-R GGCCGGTAAGACCATAAGTG 

LeToLV1-F GCTCCTGAGCACTGGTATTT 738 MN744727 

LeToLV1-R GCGCAACACTGGTTTGTAAG 

LeTyLV1-F GTGTTCCGTTATGCGAGAGTAG 534 MN744726 

LeTyLV1-R CCAGATCAGACCACGAGAGATA

LeV-HKB-F GATGCGGGACATTAAGAGTAGG 700 Unsubmitted 

LeV-HKB-R CACGTTTCGGTGCAACATTAG 

LeSV-F GTAGTGGCGTCACTGCTATATT 660 JQ687140 

LeSV-R CCTTTGTTTGCGAGCGTATTC 

LeHV-F TAGAGGCGGTGAAGGGAATA 554 JQ687141 

LeHV-R AGCAGAGGATTGGGAGTAAATG

LeV-F1-F ATGGCGTACAACCTCAGTTATC 363 AB536721 

LeV-F1-R CGTGCAGAGCCTCATTAGTT 

Le-HKA-F GGTGGCGTCACTGCTATATT 658 AB646992 

Le-HKA-R CCTTTGTTTGCGAGCGTATTC 

LeNSRV2-HG3-F GAGGGTCATCTCACATTCAGTAG 508 LC466008 

LeNSRV2-HG3-R CTTCAGCTCTCTCAGCTTATCC 

LeSRMV-F TCTGGCTTGATTCGGCTTAC 696 AB647256 

LeSRMV-R CCTGATCCAGACGAACCTTAAC

 
表 4  RT-qPCR 的引物信息 
Table 4  Primers for the RT-qPCR 

引物名称 

Primer name 

引物序列 

Primer sequence (5′→3′) 

扩增长度 

Amplification length (bp)

基因组登录号 

Genome GenBank accession No.

LeBeLV2-Hunong-1-1F AGCTGGGTTTAATGGGTTAGG 106 Unsubmitted 

LeBeLV2-Hunong-1-1R GAGACGGTATTGCTACTGGATG

LeDFV2-1F CTCCGTGAAGCAGTGAGAAA 96 MN744724 

LeDFV2-1R CGGATTTCGGCTCCTTCTAAT 

LeToLV1-1F GCACTCAAGCAACCTAACAAAG 102 MN744727 

LeToLV1-1R GCAAAGTACCAGAGAGCCATAG
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图 1  56 个香菇菌株内参基因 β-actin 的 RT-PCR 检测   M：BM2000+ Marker；A：21 个栽培型菌株

β-actin 检测；B：35 个野生型菌株 β-actin 检测 

Figure 1  RT-PCR detection of the internal reference gene β-actin of 56 Lentinula edodes strains. M: BM2000+ 
Marker; A: Detection of β-actin in 21 cultivated strains; B: Detection of β-actin in 35 wild strains. 

 

 
 

图 2  56 个香菇菌株中 LeMV1 病毒的 RT-PCR 检测   M：BM2000+ Marker；A：35 个野生型菌株；

B：21 个栽培型菌株；黄色箭头：条带亮度为 3 级；蓝色箭头：条带亮度为 2 级；−：阴性对照 

Figure 2  RT-PCR detection of LeMV1 virus in 56 Lentinula edodes strains. M: BM2000+ Marker; A: Detection 
of LeMV1 in 35 wild strains; B: Detection of LeMV1 in 21 cultivated strains; Yellow arrow: Level 3 of band 
brightness; Blue arrow: Level 2 of band brightness; −: Negative control. 

 
为了验证阳性菌株中扩增目标病毒条带的

亮暗程度与菌株中病毒含量是否相关，进一步

采用 RT-qPCR 对病毒在阳性菌株中的相对含量

进行了检测，包括：病毒 LeBeLV2-Hunong-1/菌

株 Z2、Y79 (扩增条带亮度为 3 级)和 Y51、

Y100 (扩增条带亮度为 1 级)，病毒 LeDFV2/菌

株 Z2、Y51 (扩增条带亮度为 2 级)和 Z10、Y11 

(扩增条带亮度为 1 级)，以及病毒 LeToLV1/菌

株 Y358 (扩增条带亮度为 3 级)、Y366 (扩增条

带亮度为 2 级)和 Y100、Y1515 (扩增条带亮度 
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图 3  56 个香菇菌株中 LeBeLV2-Hunong-1 病毒的 RT-PCR 检测   M：BM2000+ Marker；A：35 个

野生型菌株；B：21 个栽培型菌株的；黄色箭头：条带亮度为 3 级；蓝色箭头：条带亮度为 2 级；绿色

箭头：条带亮度为 1 级；−：阴性对照 

Figure 3  RT-PCR detection of LeBeLV2-Hunong-1 virus in 56 Lentinula edodes strains. M: BM2000+ Marker; 
A: Detection of LeBeLV2-Hunong-1 in 35 wild strains ; B: Detection of LeBeLV2-Hunong-1 in 21 cultivated 
strains; Yellow arrow: Level 3 of band brightness; Blue arrow: Level 2 of band brightness; Green arrow: Level 1 
of band brightness; −: Negative control. 

 

 
 

图 4  56 个香菇菌株中 LeBeLV1-YD 病毒的 RT-PCR 检测   M：BM2000+ Marker；A：35 个野生型

菌株；B：21 个栽培型菌株；蓝色箭头：条带亮度为 2 级；绿色箭头：条带亮度为 1 级；−：阴性对照 

Figure 4  RT-PCR detection of LeBeLV1-YD virus in 56 Lentinula edodes strains. M: BM2000+ Marker; A: 
Detection of LeBeLV1-YD in 35 wild strains; B: Detection of LeBeLV1-YD in 21 cultivated strains; Blue arrow: 
Level 2 of band brightness; Green arrow: Level 1 of band brightness; −: Negative control. 
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表 5  香菇种质中存在的 34 种病毒检测条带暗亮类型 
Table 5  Amplification band types of 34 viruses in Lentinula edodes core collections 

Band brightness type Virus species Total

I LeDFV2, LeFV2, LeFV5, LeHV2, LeMV1, LeNSRV1, LeNSRV2, LeNSRV3, LeNV1, 

LeMOLV2, LeOuLV1, LePV1, LePV2, LeHV 

14 

II LeBeLV2-Hunong-1, LeFV1, LeFV4, LeMOLV1, LePV3, LeV-HKB, LeSV, LeV-F1, 

Le-HKA, LeNSRV2-HG3, LeSRMV 

11 

III LeBeLV1-YD, LeFV3, LePV4, LeToLV1, LeTyLV1 5 

注：I：30%以下阳性样品中扩增条带亮度为 1 级的香菇病毒；II：30%−70%以上扩增条带亮度为 1 级的香菇病毒；III：

70%以上扩增条带亮度为 1 级的香菇病毒。所检测的 34 种病毒中，有 4 种未检测到条带。 

Note: I: Viruses with band brightness of level 1 were amplified in less than 30% positive samples; II: Viruses with band brightness 

of level 1 were amplified between 30% and 70% of positive samples; III: Viruses with band brightness of level 1 were amplified 

more than 70% of positive samples. Bands were not detected for 4 of the 34 viruses detected. 

 
为 1 级)。结果显示，阳性带毒香菇菌株中病毒

的目的基因扩增条带的亮暗程度与病毒含量呈

正相关，病毒扩增条带的亮度越显著，病毒的含

量越高。此外，在同一菌株中不同病毒的含量也

存在差异，Z2 菌株中病毒 LeBeLV2-Hunong-1

比 LeDFV2 含量高，而 Y51 菌株中 LeBeLV2- 

Hunong-1 的含量比 LeDFV2 低，Y100 菌株中

LeBeLV2-Hunong-1 与 LeToLV1 含量差异不显

著(图 5)。 

2.3  供试 56 个香菇种质中携带的病毒情况

分析 
依据上述 RT-PCR 扩增结果，对 56 个香菇

核心种质中检测到的香菇病毒携带多样性进行

了分析。结果表明，供试的香菇菌株均携带有

病毒，而且均为复合带毒，详细携带病毒情况

见表 6。经统计发现，21 个栽培菌株中各菌株

携带病毒数为 8−21 种不等，其中，菌株 Z27

携带病毒种类最少，为 8 种；菌株 Z87 携带最多，

为 21 种，平均每个菌株的病毒携带数为 16.4 种。

35 个野生菌株中各菌株携带病毒数为 9−23 种

不等，其中，菌株 Y84、Y29、Y121 和 Y104

携带病毒种类最少，为 9 种；菌株 Y70 和 Y37

携带最多，为 23 种，平均每个菌株的病毒携带

数为 16.7 种。 

在检测的 34 种病毒中，除 LeBFLV1、

LeBPV1、LeDFV1 和 LeHV1 这 4 种病毒在    

56 个供试香菇种质中未被检测到，其他 30 种

病毒均存在阳性菌株。如表 7 所示，56 个供试

香菇种质中，香菇病毒 LeFV5 和 LeMV1 病毒携

带率最高(检测率为 100%)，而香菇病毒LeNSRV3

和 LeHV 携带率最低(检测率为 7.14%)；21 个

栽培菌株中，共有 10 种香菇病毒检测率在 80%

以上，分别是香菇病毒 LeFV5、 LeMV1、

LeDFV2、LeFV2、LeSV、LeHV2、LeV-F1、

LeBeLV2- Hunong-1、LeFV4 和 LeFV1，香菇病

毒 LePV4 和 LeNSRV3 携带率最低(4.76%)；  

35 个野生菌株中，共有 8 种香菇病毒检测率在

80%以上，分别是香菇病毒 LeFV5、LeMV1、

LeDFV2、LeFV2、LeSV、LeHV2、LeMOLV2

和 LeOuLV1，香菇病毒 LeHV 携带率最低

(2.86%)；LeToLV1 仅能在野生香菇菌株中检

测到。此外，有些病毒在栽培菌株和野生菌

株中的检测率存在明显差异。如香菇病毒

LeFV1、LeV-HKB、LeNSRV2-HG3 和 LeNSRV2

在栽培菌株中的携带率显著高于野生菌株，而

LeOuLV1、LeSRMV、LePV1、LePV3、LePV4

和 LePV2 在野生菌株中的携带率显著高于栽

培菌株(表 7)。 
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图 5  RT-qPCR检测不同亮度条带的病毒含量   LeBeLV2-Hunong-1 和 LeDFV2 为 II类病毒，LeToLV1

为 III 类病毒；不同小写字母代表显著性差异(P<0.05)；LeBeLV2-Hunong-1-(Z2、Y79、Y51、Y100)：

扩增 LeBeLV2-Hunong-1 病毒的 Z2、Y79 (条带亮度为 3 级)和 Y51、Y100 (条带亮度为 1 级)菌株；

LeDFV2-(Z2、Y51、Z10、Y11)：扩增 LeDFV2 病毒的 Z2、Y51 (条带亮度为 2 级)和 Z10、Y11 (条带亮

度为 1 级)菌株；LeToLV1-(Y358、Y366、Y100、Y1515)：扩增 LeToLV1 病毒的 Y358 (条带亮度为 3

级)、Y366 (条带亮度为 2 级)、Y100 和 Y1515 (条带亮度为 1 级)菌株 

Figure 5  RT-qPCR detection of virus expression in different brightness bands. LeBeLV2-Hunong-1 and 
LeDFV2 are type II virus; LeToLV1 is type I virus; a, b, c, cd, d: Different lowercase letters represent significant 
differences (P<0.05); LeBeLV2-Hunong-1-(Z2, Y79, Y51, Y100): Amplification of the Z2, Y79 (Level 3 of 
band brightness) and Y51, Y100 (Level 2 of band brightness) strain of LeBeLV2-Hunong-1; LeDFV2-(Z2, Y51, 
Z10, Y11): Amplification of the Z2, Y51 (Level 2 of band brightness) and Z10, Y11 (Level 1 of band brightness) 
strain of LeDFV2; LeToLV1-(Y358, Y366, Y100, Y1515): Amplification of the Y358 (Level 3 of band 
brightness), Y366 (Level 2 of band brightness) and Y100, Y1515 (Level 1 of band brightness) strain of 
LeToLV1. 

 

表 6  香菇种质中菌株携带病毒详情 
Table 6  Details of virus carried by strains in Lentinula edodes core collect 

Code Virus species Total

Z2 LeBeLV1-YD, LeBeLV2-Hunong-1, LeDFV2, LeFV1, LeFV2, LeFV3, LeFV4, LeFV5, LeHV2, LeMV1,

LeNV1, LeTyLV1, LeSV, LeV-F1, Le-HKA, LeNSRV2-HG3, LePV1, LeV-HKB 

18 

Z6 LeBeLV1-YD, LeDFV2, LeFV1, LeFV2, LeFV4, LeFV5, LeHV2, LeMV1, LeMOLV2, LeOuLV1, LePV3,

LeSV, LeV-F1, Le-HKA, LeV-HKB 

15 

Z9 LeBeLV1-YD, LeBeLV2-Hunong-1, LeDFV2, LeFV1, LeFV2, LeFV3, LeFV4, LeFV5, LeHV2, LeMV1,

LeNSRV2, LeNV1, LeMOLV2, LePV2, LeTyLV1, LeSV, LeV-F1, LeNSRV2-HG3, LePV1 

19 

Z10 LeDFV2, LeFV2, LeFV5, LeHV2, LeMV1, LeMOLV2, LeSV, LeV-F1, Le-HKA, LeV-HKB 10 

Z20 LeDFV2, LeFV2, LeFV5, LeMV1, LeNSRV1, LeMOLV2, LeSV, LeHV, LeV-F1, Le-HKA 10 

Z23 LeBeLV1-YD, LeBeLV2-Hunong-1, LeDFV2, LeFV1, LeFV2, LeFV3, LeFV4, LeFV5, LeHV2, LeMV1,

LeNSRV2, LeNV1, LePV2, LeTyLV1, LeSV, LeV-F1, LeNSRV2-HG3 

17 

Z27 LeBeLV2-Hunong-1, LeFV1, LeFV5, LeMV1, LeNV1, LeMOLV2, LeSV, LeV-F1 8 

Z28 LeBeLV2-Hunong-1, LeDFV2, LeFV1, LeFV2, LeFV3, LeFV4, LeFV5, LeHV2, LeMV1, LeNSRV3,

LePV4, LeSV, LeV-F1, Le-HKA, LePV1, LeV-HKB 

16 

 (待续)
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 (续表 6)

Z31 LeBeLV2-Hunong-1, LeDFV2, LeFV1, LeFV2, LeFV3, LeFV4, LeFV5, LeHV2, LeMV1, LeNSRV1,

LeNSRV2, LeMOLV1, LeMOLV2, LeOuLV1, LePV2, LeSV, LeV-F1, Le-HKA, LeNSRV2-HG3, LeSRMV

20 

Z42 LeBeLV2-Hunong-1, LeDFV2, LeFV1, LeFV2, LeFV3, LeFV4, LeFV5, LeHV2, LeMV1, LeNSRV2, 

LeNV1, LePV3, LeTyLV1, LeSV, LeV-F1, Le-HKA, LeNSRV2-HG3, LeSRMV, LePV1, LeV-HKB 

20 

Z47 LeBeLV1-YD, LeBeLV2-Hunong-1, LeDFV2, LeFV1, LeFV2, LeFV4, LeFV5, LeHV2, LeMV1, LeNSRV1,

LeMOLV2, LeOuLV1, LePV3, LeSV, LeV-F1, Le-HKA 

16 

Z48 LeBeLV2-Hunong-1, LeDFV2, LeFV1, LeFV2, LeFV4, LeFV5, LeHV2, LeMV1, LeNSRV2, LeMOLV2,

LeTyLV1, LeSV, LeV-F1, Le-HKA, LeNSRV2-HG3, LeSRMV, LeV-HKB 

17 

Z49 LeBeLV2-Hunong-1, LeDFV2, LeFV1, LeFV2, LeFV4, LeFV5, LeHV2, LeMV1, LeMOLV2, LeTyLV1,

LeSV, LeV-F1, Le-HKA, LeSRMV, LeV-HKB 

15 

Z50 LeBeLV2-Hunong-1, LeDFV2, LeFV1, LeFV2, LeFV3, LeFV4, LeFV5, LeHV2, LeMV1, LeNSRV1,

LeMOLV2, LeOuLV1, LePV2, LePV3, LeSV, LeV-F1, Le-HKA, LeSRMV, LeV-HKB 

19 

Z51 LeBeLV2-Hunong-1, LeDFV2, LeFV1, LeFV2, LeFV3, LeFV4, LeFV5, LeHV2, LeMV1, LeNSRV2, 

LeNV1, LePV2, LePV3, LeTyLV1, LeSV, LeV-F1, Le-HKA, LeNSRV2-HG3, LePV1, LeV-HKB 

20 

Z64 LeBeLV2-Hunong-1, LeDFV2, LeFV2, LeFV4, LeFV5, LeHV2, LeMV1, LeNSRV2, LeNV1, LeMOLV1,

LeMOLV2, LeOuLV1, LePV2, LePV3, LeSV, LeNSRV2-HG3 

16 

Z67 LeBeLV2-Hunong-1, LeDFV2, LeFV1, LeFV2, LeFV5, LeHV2, LeMV1, LeNSRV1, LeNSRV2, LeMOLV2,

LeSV, LeHV, LeV-F1, Le-HKA, LeNSRV2-HG3, LeSRMV, LeV-HKB 

17 

Z82 LeBeLV2-Hunong-1, LeDFV2, LeFV1, LeFV2, LeFV3, LeFV4, LeFV5, LeHV2, LeMV1, LeNSRV2,

LeNV1, LeMOLV2, LeTyLV1, LeSV, LeV-F1, Le-HKA, LeNSRV2-HG3, LeSRMV, LePV1, LeV-HKB 

20 

Z85 LeBeLV2-Hunong-1, LeDFV2, LeFV1, LeFV2, LeFV3, LeFV4, LeFV5, LeHV2, LeMV1, LeNSRV1,

LeNSRV2, LeNV1, LeTyLV1, LeNSRV2-HG3 

14 

Z87 LeBeLV2-Hunong-1, LeDFV2, LeFV1, LeFV2, LeFV3, LeFV4, LeFV5, LeMV1, LeNSRV1, LeNSRV2, 

LeNV1, LeMOLV1, LeMOLV2, LePV2, LeSV, LeHV, LeV-F1, Le-HKA, LeNSRV2-HG3, LeSRMV, 

LeV-HKB 

21 

Z88 LeBeLV2-Hunong-1, LeDFV2, LeFV1, LeFV2, LeFV3, LeFV4, LeFV5, LeHV2, LeMV1, LeNSRV2,

LeNV1, LeMOLV2, LePV2, LeTyLV1, LeSV, LeV-F1, Le-HKA, LeNSRV2-HG3 

18 

Y1 LeBeLV2-Hunong-1, LeDFV2, LeFV2, LeFV4, LeFV5, LeHV2, LeMV1, LeNV1, LeMOLV2, LeOuLV1,

LePV3, LeSV, Le-HKA, LeNSRV2-HG3, LePV1, LeV-HKB 

16 

Y5 LeBeLV1-YD, LeBeLV2-Hunong-1, LeDFV2, LeFV2, LeFV3, LeFV4, LeFV5, LeMV1, LeMOLV2,

LeOuLV1, LeTyLV1, LeSV, LeV-F1, Le-HKA, LeSRMV, LePV1, LeV-HKB 

17 

Y7 LeBeLV1-YD, LeBeLV2-Hunong-1, LeDFV2, LeFV2, LeFV4, LeFV5, LeMV1, LeNV1, LeMOLV2,

LeOuLV1, LePV3, LeTyLV1, LeSV, LeV-F1, Le-HKA, LeSRMV, LePV1, LeV-HKB 

18 

Y8 LeBeLV2-Hunong-1, LeDFV2, LeFV2, LeFV5, LeMV1, LeTyLV1, LeSV, LeV-F1, Le-HKA, LeSRMV, 

LePV1, LeV-HKB 

12 

Y11 LeBeLV1-YD, LeBeLV2-Hunong-1, LeDFV2, LeFV1, LeFV2, LeFV3, LeFV4, LeFV5, LeHV2, LeMV1,

LeNV1, LeMOLV1, LeMOLV2, LeOuLV1, LePV3, LePV4, LeTyLV1, LeSV, LeV-F1, Le-HKA, 

LeNSRV2-HG3, LeSRMV 

22 

Y14 LeBeLV2-Hunong-1, LeDFV2, LeFV2, LeFV3, LeFV4, LeFV5, LeHV2, LeMV1, LeMOLV2, LeOuLV1,

LePV3, LePV4, LeTyLV1, LeSV, LeV-F1, Le-HKA, LeSRMV, LePV1 

18 

Y29 LeDFV2, LeFV3, LeFV4, LeFV5, LeHV2, LeMV1, LeNSRV3, LeMOLV2, LeOuLV1 9 

Y30 LeBeLV1-YD, LeBeLV2-Hunong-1, LeDFV2, LeFV1, LeFV2, LeFV3, LeFV4, LeFV5, LeHV2, LeMV1,

LeNV1, LeMOLV1, LeMOLV2, LeOuLV1, LeTyLV1, LeSV, LeV-F1, Le-HKA, LeSRMV 

19 

Y37 LeBeLV1-YD, LeBeLV2-Hunong-1, LeDFV2, LeFV1, LeFV2, LeFV3, LeFV4, LeFV5, LeHV2, LeMV1,

LeNSRV2, LeNV1, LeMOLV1, LeMOLV2, LeOuLV1, LePV3, LeTyLV1, LeSV, LeV-F1, Le-HKA, 

LeSRMV, LePV1, LeV-HKB 

23 

 (待续)
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 (续表 6)

Y39 LeBeLV2-Hunong-1, LeDFV2, LeFV2, LeFV3, LeFV4, LeFV5, LeHV2, LeMV1, LeNV1, LeMOLV2,

LeOuLV1, LeTyLV1, LeSV, LeV-F1, Le-HKA, LeSRMV 

16 

Y51 LeBeLV2-Hunong-1, LeDFV2, LeFV1, LeFV2, LeFV5, LeHV2, LeMV1, LeNV1, LeMOLV2, LeOuLV1,

LePV3, LeToLV1, LeTyLV1, LeSV, LeV-F1, Le-HKA, LeSRMV 

17 

Y55 LeBeLV1-YD, LeBeLV2-Hunong-1, LeDFV2, LeFV2, LeFV3, LeFV4, LeFV5, LeHV2, LeMV1, LeNV1,

LeMOLV1, LeMOLV2, LeOuLV1, LePV3, LeToLV1, LeTyLV1, LeSV, LeV-F1, Le-HKA, LeNSRV2-HG3, 

LeSRMV 

21 

Y70 LeBeLV1-YD, LeBeLV2-Hunong-1, LeDFV2, LeFV2, LeFV3, LeFV4, LeFV5, LeHV2, LeMV1, LeNSRV2,

LeNV1, LeMOLV1, LeMOLV2, LeOuLV1, LePV3, LePV4, LeToLV1, LeTyLV1, LeSV, LeV-F1, Le-HKA, 

LeNSRV2-HG3, LeSRMV 

23 

Y76 LeBeLV1-YD, LeBeLV2-Hunong-1, LeDFV2, LeFV1, LeFV2, LeFV3, LeFV4, LeFV5, LeHV2, LeMV1,

LeNSRV1, LeNV1, LeMOLV2, LeOuLV1, LePV3, LeTyLV1, LeSV, LeV-F1, Le-HKA, LeSRMV, LePV1, 

LeV-HKB 

22 

Y78 LeDFV2, LeFV1, LeFV2, LeFV3, LeFV4, LeFV5, LeHV2, LeMV1, LeNV1, LeMOLV2, LeOuLV1, LePV3, 

LePV1 

13 

Y79 LeBeLV2-Hunong-1, LeDFV2, LeFV2, LeFV3, LeFV4, LeFV5, LeHV2, LeMV1, LeNV1, LeMOLV2,

LeOuLV1, LePV2, LePV3, LeSV, LeV-F1, LeSRMV 

16 

Y84 LeFV2, LeFV5, LeHV2, LeMV1, LeNSRV1, LeNV1, LeMOLV2, LeOuLV1, LeSRMV 9 

Y88 LeBeLV2-Hunong-1, LeFV1, LeFV2, LeFV3, LeFV4, LeFV5, LeHV2, LeMV1, LeNSRV1, LeNV1,

LeMOLV2, LeOuLV1, LeV-F1, Le-HKA, LeSRMV, LePV1 

16 

Y89 LeBeLV1-YD, LeBeLV2-Hunong-1, LeDFV2, LeFV1, LeFV2, LeFV3, LeFV4, LeFV5, LeHV2, LeMV1,

LeMOLV2, LeOuLV1, LePV4, LeSV, LeV-F1, Le-HKA, LeSRMV, LePV1 

18 

Y91 LeBeLV2-Hunong-1, LeDFV2, LeFV1, LeFV2, LeFV3, LeFV4, LeFV5, LeHV2, LeMV1, LeNV1,

LeMOLV2, LeOuLV1, LePV3, LePV4, LeToLV1, LeSV, LeV-F1, Le-HKA, LePV1 

19 

Y94 LeDFV2, LeFV2, LeFV3, LeFV4, LeFV5, LeHV2, LeMV1, LeNSRV2, LeNSRV3, LeNV1, LeMOLV1, 

LeMOLV2, LeOuLV1, LePV3, LePV4, LeToLV1, LeSV, LeV-F1, Le-HKA, LePV1 

20 

Y100 LeBeLV2-Hunong-1, LeDFV2, LeFV1, LeFV2, LeFV3, LeFV4, LeFV5, LeHV2, LeMV1, LeMOLV1,

LeMOLV2, LeOuLV1, LePV3, LePV4, LeToLV1, LeSV, LeV-F1, Le-HKA, LeSRMV, LePV1 

20 

Y104 LeDFV2, LeFV2, LeFV5, LeHV2, LeMV1, LeMOLV2, LePV3, LeSV, LePV1 9 

Y110 LeDFV2, LeFV1, LeFV2, LeFV3, LeFV5, LeHV2, LeMV1, LeNV1, LeMOLV2, LeOuLV1, LePV3, LePV4,

LeToLV1, LeTyLV1, LeSV, LeSRMV, LePV1 

17 

Y111 LeDFV2, LeFV2, LeFV5, LeHV2, LeMV1, LeMOLV2, LeOuLV1, LePV3, LePV4, LeTyLV1, LeSV,

LeV-F1, Le-HKA 

13 

Y113 LeBeLV2-Hunong-1, LeDFV2, LeFV1, LeFV2, LeFV3, LeFV5, LeHV2, LeMV1, LeNV1, LeMOLV1,

LeMOLV2, LeOuLV1, LePV3, LeToLV1, LeTyLV1, LeSV, LeV-F1, LeSRMV, LePV1 

19 

Y118 LeDFV2, LeFV1, LeFV2, LeFV3, LeFV5, LeHV2, LeMV1, LeMOLV1, LeMOLV2, LeOuLV1, LePV4,

LeTyLV1, LeSV, LeHV, LeV-F1, Le-HKA, LePV1 

17 

Y121 LeBeLV2-Hunong-1, LeDFV2, LeFV1, LeFV5, LeHV2, LeMV1, LeMOLV2, LeOuLV1, LeToLV1 9 

Y234 LeDFV2, LeFV1, LeFV2, LeFV3, LeFV4, LeFV5, LeMV1, LeNV1, LeMOLV1, LeMOLV2, LeOuLV1,

LePV4, LeSV, LeV-F1, Le-HKA, LeSRMV, LePV1 

17 

Y358 LeBeLV2-Hunong-1, LeDFV2, LeFV2, LeFV4, LeFV5, LeHV2, LeMV1, LeNV1, LeMOLV2, LeOuLV1,

LePV3, LeToLV1, LeV-F1, LePV1 

14 

Y366 LeBeLV1-YD, LeBeLV2-Hunong-1, LeDFV2, LeFV1, LeFV2, LeFV3, LeFV5, LeHV2, LeMV1, LeNV1,

LeMOLV1, LeMOLV2, LeOuLV1, LeToLV1, LeTyLV1, LeSV, LeV-F1, Le-HKA, LeSRMV, LePV1 

20 

Y1515 LeDFV2, LeFV1, LeFV2, LeFV4, LeFV5, LeMV1, LePV2, LePV3, LeToLV1, LeTyLV1, LeSV, LeV-F1, 

Le-HKA 

13 

 (待续)
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 (续表 6)

Y1518 LeBeLV2-Hunong-1, LeDFV2, LeFV1, LeFV2, LeFV3, LeFV4, LeFV5, LeHV2, LeMV1, LeNV1,

LeMOLV2, LeOuLV1, LePV2, LePV3, LeToLV1, LeTyLV1, LeSV, LeV-F1, Le-HKA, LeSRMV 

20 

Y3334 LeBeLV1-YD, LeBeLV2-Hunong-1, LeDFV2, LeFV2, LeFV3, LeFV5, LeHV2, LeMV1, LeNV1, 

LeMOLV1, LeMOLV2, LeOuLV1, LePV4, LeTyLV1, LeSV, LeV-F1, LeSRMV, LePV1 

18 

Y3353 LeDFV2, LeFV2, LeFV5, LeHV2, LeMV1, LeNSRV3, LeMOLV1, LeMOLV2, LeOuLV1, LeTyLV1, LeSV,

LeV-F1, Le-HKA, LeSRMV, LePV1, LeV-HKB 

16 

 
表 7  34 种病毒感染香菇种质的检测分析 
Table 7  Detection and analysis of Lentinula edodes core collections infected by 34 viruses 

Virus abbreviation Number of 

cultivated-type strains 

Carrying 

rate (%) 

Number of 

wild-type strains

Carrying rate 

(%) 

Total Total carriage 

rate (%) 

LeFV5 21 100.00 35 100.00 56 100.00 

LeMV1 21 100.00 35 100.00 56 100.00 

LeDFV2 20 95.24 33 94.29 53 94.64 

LeFV2 20 95.24 33 94.29 53 94.64 

LeSV 20 95.24 29 82.86 49 87.50 

LeHV2 18 85.71 30 85.71 48 85.71 

LeMOLV2 15 71.43 33 94.29 48 85.71 

LeV-F1 19 90.48 26 74.29 45 80.36 

LeBeLV2-Hunong-1 18 85.71 25 71.43 43 76.79 

Le-HKA 16 76.19 25 71.43 41 73.21 

LeFV4 17 80.95 23 65.71 40 71.43 

LeOuLV1 5 23.81 32 91.43 37 66.07 

LeFV1 18 85.71 18 51.43 36 64.29 

LeFV3 12 57.14 24 68.57 36 64.29 

LeNV1 11 52.38 23 65.71 34 60.71 

LeSRMV 8 38.10 24 68.57 32 57.14 

LeTyLV1 10 47.62 21 60.00 31 55.36 

LePV1 6 28.57 22 62.86 28 50.00 

LePV3 6 28.57 21 60.00 27 48.21 

LeV-HKB 12 57.14 7 20.00 19 33.93 

LeBeLV1-YD 5 23.81 12 34.29 17 30.36 

LeNSRV2-HG3 13 61.90 4 11.43 17 30.36 

LeMOLV1 3 14.29 13 37.14 16 28.57 

LeNSRV2 12 57.14 3 8.57 15 26.79 

LeToLV1 0 − 13 37.14 13 23.21 

LePV4 1 4.76 12 34.29 13 23.21 

LePV2 8 38.10 3 8.57 11 19.64 

LeNSRV1 7 33.33 3 8.57 10 17.86 

LeHV 3 14.29 1 2.86 4 7.14 

LeNSRV3 1 4.76 3 8.57 4 7.14 

LeBFLV1 0 − 0 − 0 − 

LeBPV1 0 − 0 − 0 − 

LeDFV1 0 − 0 − 0 − 

LeHV1 0 − 0 − 0 − 

注：−：无数据 

Note: −: No data. 
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3  讨论与结论 

香菇病毒(Lentinula edodes mycovirus HKB，

LeV-HKB) 或 其 相 关 病 毒 Lentinula edodes 

mycovirus (LeSV 或 LeV)，以及香菇双分体病

毒(Lentinula edodes partitivirus 1，LePV1)是目

前报道的香菇种质资源中普遍携带的真菌病

毒 [14,24]。本研究分析了中国香菇核心种质中真

菌病毒多样性的特点。被检测的 34 种香菇病

毒，除了 LeV-HKB 和 LePV1，其他多种香菇病

毒携带率也非常高。21 个栽培菌株和 35 个野

生菌株中检测率超过 80%的香菇病毒分别有 

10 种和 8 种，而且其中 6 种病毒相同(LeFV5、

LeMV1、LeDFV2、LeFV2、LeSV 和 LeHV2)；

此外，LeFV5 和 LeMV1 检测率为 100%。真菌

病毒主要通过亲和性菌丝体间的胞质融合进行

水平传播，或通过产生无性孢子或有性孢子进

行垂直传播[25-26]。本试验供试的菌株为前期实

验室基于分子指纹建立的遗传背景存在差异的

56 个香菇核心种质[23]。这种存在明显遗传差异

的香菇菌株中携带的高检测率病毒如此相似，

暗示这些病毒在香菇进化早期就存在。 

不同病毒在阳性菌株中的扩增亮度具有差

异，RT-qPCR 结果也表明阳性带毒香菇菌株中

病毒目的基因扩增条带的亮暗程度与病毒含量

呈正相关，即病毒扩增条带的亮度越显著，病

毒的含量越高。本课题组前期研究发现，LePV1

在异常香菇菌株 SX12 和多个正常香菇菌株中

都可以扩增到比较亮的病毒目标条带，在排除

可能因分子变异导致出现表型差异的原因外，

发现从异常香菇菌株 SX12 相同质量菌丝体中

提取的 LePV1 dsRNA 浓度要显著高于携带

LePV1 但表型正常的 Y3334 菌株[27]。对双孢蘑

菇子实体褐化的病因学研究也发现，褐变子实

体中 Agaricus bisporus virus 16 (AbV16)及其复

合感染病毒 AbV6 RNA2 的丰度显著高于其他

样品或病毒[28]。香菇中检测到的病毒在寄主中

的丰度与寄主生物学表型变化的相关性也是后

续研究值得关注的一个方面。 

香菇种质资源中普遍携带复杂的多种真菌

病毒。无论是供试的栽培菌株还是野生菌株，

每个香菇菌株均携带多种病毒，而且同一菌株

中复合感染的病毒在分类地位上涉及不同病毒

分类单元(表 6 和表 7)。该研究结果与双孢蘑菇

中报道的病毒复杂性类似 [2,29-30]。已有研究表

明，同一种真菌复合感染多种真菌病毒，病毒

之间会表现出协同、拮抗、共生等相互作用或

导致病毒基因组重排现象[30-32]。香菇中这种复

合感染的多个病毒之间的相互作用及对香菇生

产的影响，有必要进行进一步研究。此外，基

于病毒组学重构的病毒-宿主关系，对于研究两

者的共进化历史和生态学平衡有着重要意义，

如病毒组学研究重新界定了无脊椎动物的

RNA 病毒圈，刷新了人们对 RNA 病毒进化史

及生态学意义的认识[33]。从生态学角度重新审

视真菌病毒与食用菌的关系以及如何维持两者

之间的平衡也是今后需要研究的方向。 
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