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　 　 糙皮侧耳(Ｐｌｅｕｒｏｔｕｓ ｏｓｔｒｅａｔｕｓ)ꎬ又称平菇、蚝菇ꎬ
其栽培方式简单粗放、抗病虫害能力强、产量高ꎬ栽
培技术需求低ꎬ受到全球食用菌生产者的欢迎ꎬ是世
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界重要栽培食用菌之一[１]ꎮ 又因其富含膳食纤维、
蛋白质、矿物质、维生素和多种活性物质ꎬ越来越受

到消费者的关注和欢迎[２￣４]ꎮ ２０２０ 年全国平菇产量

达到６.８２９ ６×１０６ ｔꎬ是中国第三大栽培食用菌[５]ꎮ
腐食酪螨(Ｔｙｒｏｐｈａｇｕｓ ｐｕｔｒｅｓｃｅｎｔｉａｅ)是世界性仓

储害虫之一ꎬ取食各种干制食品和生物原材料ꎬ对
３０ 多种食用菌造成危害ꎬ是食用菌栽培过程中需要

防控的主要螨虫ꎮ 该螨以刺吸式口器取食菌丝体和

子实体ꎬ同时在培养基质上传播病原菌[６]ꎮ 发菌期

暴发螨虫可造成大规模减产甚至绝收ꎬ出菇期暴发

螨虫则可减产 ３０％~４０％ [７￣８]ꎮ
目前ꎬ食用菌害螨主要依赖化学防治ꎮ 但由于

螨虫个体微小、生长周期短、变异快ꎬ已对多种药剂

产生抗药性ꎬ越来越难防治[９]ꎮ 培育和利用抗螨食

用菌品种ꎬ可有效地解决田间螨害问题ꎬ降低防控成

本ꎬ推进食用菌绿色安全生产ꎮ 本研究团队前期研

究发现ꎬ腐食酪螨在中国不同栽培糙皮侧耳品种上

繁殖力、发育周期、产卵量、若螨死亡率等性状存在

显著差异ꎬ表明国内不同平菇菌株对腐食酪螨存在

不同的抗性水平[１０]ꎮ 然而ꎬ关于糙皮侧耳对螨虫抗

性的来源和遗传机制尚不清楚ꎬ国内外也尚无抗螨

性食用菌品种的相关报道ꎮ
群体分离分析法 ( Ｂｕｌｋｅｄ ｓｅｇｒｅｇａｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓꎬ

ＢＳＡ)通过表型差异构建分离群体快速筛选和定位

目标性状相关基因[１１]ꎮ 该方法在动植物功能基因

定位研究中应用十分广泛[１２￣１３]ꎬ在食用菌功能基因

定位研究中也逐步得到了应用[１４]ꎮ ＢＳＡ￣ｓｅｑ 技术基

于高通量测序技术ꎬ具有实验周期短、定位准确ꎬ开
发的分子标记分布均匀、密度高等优点[１５￣１６]ꎮ

本研究以一株野生糙皮侧耳菌株 Ｐｏｓ０４５ 为试

验材料ꎬ构建担孢子分离群体并开展抗螨性鉴定ꎬ分
析其对腐食酪螨产生抗性的遗传基础ꎬ通过 ＢＳＡ￣
ｓｅｑ 技术对潜在抗性基因进行初步定位ꎬ为开展糙

皮侧耳抗螨分子育种打下基础ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验材料

１.１.１　 供试菌株　 糙皮侧耳 Ｐｏｓ０４５ 由江苏省农业

科学院提供ꎮ
１.１.２　 供试螨虫 　 腐食酪螨由江苏省农业科学院

提供ꎬ室内继代饲养[１０]ꎮ
１.１.３　 培养基　 ＰＤＡ 固体培养基ꎬ购自台湾 ＭＤＢｉｏ

公司ꎬ按说明书配制灭菌备用ꎮ 棉籽壳出菇培养基ꎬ
按质量百分比棉籽壳 ５５％ꎬ玉米芯 ３０％ꎬ麸皮 １５％ꎬ
混匀后加水搅拌至含水量 ６５％ꎬ用 ３３０ ｍｌ 培养瓶装

至瓶肩ꎬ１２１ ℃高压蒸汽灭菌 ９０ ｍｉｎ 备用ꎮ 平菇抗

螨性鉴定培养基ꎬ棉籽壳 ２００ ｇ(煮水 ３０ ｍｉｎ 过滤)ꎬ
葡萄糖 ２０ ｇꎬ琼脂 １５ ｇꎬ加水定容到 １ Ｌ 后 １２１ ℃蒸

汽高压灭菌 ３０ ｍｉｎ 备用ꎮ
１.２　 试验方法

１.２.１　 孢子单核体群体构建　 糙皮侧耳 Ｐｏｓ０４５ 经

ＰＤＡ 培养基活化后接种至棉籽壳出菇培养基ꎬ２５ ℃
下避光培养至菌丝体长满培养瓶ꎬ降温至 １８ ℃进行

催蕾出菇ꎮ 待菌盖开始舒展时ꎬ在超净台中悬于灭菌

的锥形瓶中静置 ２４ ｈꎬ用 ２００ μｌ 无菌水冲洗瓶底孢子

即为孢子悬浮液ꎬ４ ℃短期保存待用ꎮ 将孢子悬浮液

稀释至 ５００ ＣＦＵ / ｍＬ以下ꎬ取 １００ μｌ 涂布 ９０ ｍｍ 平

板ꎬ ２５ ℃下避光培养 ５ ｄ 后ꎬ挑取单个菌落进行继代

培养ꎬ显微镜检查有无锁状联合ꎮ 挑取不少于 ４００ 个

单核菌株建立 Ｐｏｓ０４５ 单核体群体ꎮ
１.２.２　 抗螨性鉴定 　 以本实验室建立的平皿菌丝

体接种螨虫取食孔洞计数法进行抗螨性鉴定ꎮ 菌丝

活化后接种至抗螨性鉴定培养基ꎬ菌丝长满平板后

接种 ３０ ｍｇ 约 ５００ 头螨虫ꎬ透气膜封闭 ２５ ℃下继续

培养ꎬ５ 个重复ꎮ 接种螨虫 ４８ ｈ 后ꎬ借鉴玉米抗玉米

螟鉴定技术规范(ＮＹ / Ｔ　 １２４８.５－２００６)ꎬ观测螨虫

取食菌丝后形成的孔洞数量和直径大小ꎬ统筹划分

为害级别１~９ 级ꎮ 计算为害程度的平均值ꎬ为害程

度的平均值 ＝∑(为害级别×该级别菌株数) /调查

总数ꎬ并据此划分抗性等级ꎬ共分 ５ 级:１.０~ ２􀆰 ９ 为

高抗ꎻ３.０~ ４􀆰 ９ 为抗ꎻ５.０~ ６􀆰 ９ 为中抗ꎻ７.０~ ８􀆰 ９ 为

感ꎻ９􀆰 ０ 为高感ꎮ
１.２.３　 极端混池构建并测序 　 群体其他表型数据

尽量一致ꎬ根据抗性数据ꎬ选择高抗 /高感极端株各

２０ 株构建极端表型混池ꎮ 单株分别使用 ＭｉｎｉＢＥＳＴ
Ｐｌａｎｔ ＤＮＡ 纯化试剂盒 (宝生物公司产品) 提取

ＤＮＡꎬ等 量 混 合 构 建 ＤＮＡ 混 池ꎮ 利 用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ
ＨｉＳｅｑ 平台(北京百迈克生物科技有限公司产品)完
成建库测序ꎬ单池测序数据 ２ Ｇ 以上ꎮ
１.３　 数据分析

基于 ＮＣＢＩ 公 布 的 糙 皮 侧 耳 参 考 基 因 组

(ＡＳＭ１４４６６１６ｖ１) 信息[１７]ꎬ通过 ＢＷＡ 进行数据比

对[１８]ꎬＰｉｃａｒｄ 去重复[１９]ꎮ 过滤掉变异质量值低于

３０、ＱＤ 值低于 ２􀆰 ０、ＭＱ 值低于 ４０、ＦＳ 值高于 ６０ 的位
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点[２０￣２１]ꎮ 通过 ＳｎｐＥｆｆ 完成 ＳＮＰ 和 ＩｎＤｅｌ 的注释[２２]ꎮ
对过滤掉多重和无差异后的位点通过欧式距离(Ｅｕ￣
ｃｌｉｄｅａｎ ｄｉｓｔａｎｃｅꎬＥＤ)方法进行关联分析ꎬ然后采用

ＤＩＳＴＡＮＣＥ 方法对 ＥＤ 值进行拟合ꎬ统计并根据关联

阈值判定候选区域[２３]ꎮ 对 ＳＮＰ 和 ＩｎＤｅｌ ２ 个关联区

域取交集缩小候选区间ꎬ应用 ＢＬＡＳＴ 进行 ＮＲ、Ｓｗｉｓｓ￣
Ｐｒｏｔ、ＧＯ、ＫＥＧＧ 等多个数据库的基因注释[２４]ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 糙皮侧耳单核体群体抗性遗传分析

以抗螨性的糙皮侧耳 Ｐｏｓ０４５ 为亲本ꎬ共挑取

４７９ 个 Ｐｏｓ０４５ 担孢子单核菌株建立分离群体ꎬ其对

螨虫抗性呈现近似正态分布ꎬ表明糙皮侧耳抗螨性

符合数量性状遗传(图 １)ꎮ 其中鉴定为高感的菌株

４８ 株ꎬ高抗 ５４ 株ꎬ分别从中选取菌落大小、菌丝疏

密等其他外观性状相似的菌株各 ２０ 株ꎬ构建高感 /
高抗混池ꎮ

图 １　 糙皮侧耳 Ｐｏｓ０４５ 单核体群体抗性分布

Ｆｉｇ. １ 　 Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ Ｐｌｅｕｒｏｔｕｓ ｏｓｔｒｅａｔｕｓ Ｐｏｓ０４５
ｍｏｎｏｋａｒｙｏｔｉｃ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

２.２　 测序数据量及数据质量

高感 /高抗混池通过测序、过滤后ꎬ得到 ５ Ｇ 高质

量数据ꎬ平均 Ｑ３０值达到 ９４􀆰 ７０％ꎬ平均 Ｇ＋Ｃ 碱基含量

４６􀆰 ８６％ꎮ ｒｅａｄ 平均比对效率达到 ８１􀆰 ３１％ꎬ总体测序深

度超过 ４６×(总碱基数与物种基因组大小的比值)ꎬ基
因组覆盖率为 ９７􀆰 ２０％ꎬ文库片段大小呈单峰正态分布

(图 ２)ꎮ 所得测序数据质量较好ꎬ可靠性较高ꎮ

图 ２　 测序数据基因组覆盖深度分布及插入片段长度分布

Ｆｉｇ.２　 Ｇｅｎｏｍｅ ｃｏｖｅｒａｇｅ ｄｅｐｔｈ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｎｄ ｉｎｓｅｒｔ ｓｉｚｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ
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２.３　 变异位点检测

与参 考 基 因 组 比 对 后ꎬ 高 抗 池 共 检 测 到

６１２ ８６３个 ＳＮＰꎬ高感池检测到５４２ ８６９个 ＳＮＰꎬ两
个混池之间去掉相同位点后共获得 １０５ ３２３个

ＳＮＰꎮ 根据检测 ＳＮＰ 位点所在的基因位置信息ꎬ
ＳＮＰ 位点分布在 １３ 个区域ꎬ其中位于同义突变、
基因上游、基因下游、非同义突变、内含子的 ＳＮＰ
位点最多ꎬ其余的则分布于可变剪切位点、终止子

提前、终止子丢失、基因区间、３′非翻译区、５′非翻

译区等区域中ꎬ其中１３ ３２５个 ＳＮＰ 引起非同义突

变ꎮ 高抗池共检测到１０２ ７２１个 ＩｎＤｅｌꎬ其中１１ ６０２
个在基因编码区ꎮ 高感池检测到９１ ７１１个 ＩｎＤｅｌꎬ
有１０ ３７２个在基因编码区ꎮ 两个混池之间去掉相

同位点后共获得２２ ０２５个 ＩｎＤｅｌꎮ 根据基因注释位

置信息ꎬＩｎＤｅｌ 位点分布在基因上 /下游、内含子、
移码突变等 １５ 个功能区或类型ꎬ其中引起移码突

变的 ＩｎＤｅｌ 位点１ ５７１个ꎮ
２.４　 变异位点关联分析

过滤后共获得５５６ ８８６个高质量 ＳＮＰ 位点ꎮ ＥＤ
值拟合关联值分布如图 ３ 所示ꎮ 根据关联阈值

(０􀆰 ７０)进行判定ꎬ得到 ２ 个可信候选区域ꎬ合计总

长度为 １􀆰 ８７ Ｍｂꎬ包含 ６５８ 个基因注释信息ꎬ其中有

３７０ 个基因存在非同义突变位点ꎮ
分析得到９４ ４５６个高质量可信 ＩｎＤｅｌ 位点ꎮ ＥＤ

值拟合关联值分布如图 ３ 所示ꎮ 根据关联阈值

(０􀆰 ６９)判定得到 ２ 个候选区域ꎬ共 １􀆰 ７５ Ｍｂꎬ含 ６１１
个基因ꎬ其中 ８９ 个基因具有移码突变位点ꎮ

ａ:ＮＷ＿０２３５０３１５６. １ꎻ ｂ:ＮＷ＿０２３５０３１５７. １ꎻ ｃ:ＮＷ＿０２３５０３１５８. １ꎻ ｄ:ＮＷ＿０２３５０３１５９. １ꎻ ｅ:ＮＷ＿０２３５０３１６０. １ꎻ ｆ:ＮＷ＿０２３５０３１６１. １ꎻ ｇ: ＮＷ＿
０２３５０３１６２.１ꎻｈ:ＮＷ＿０２３５０３１６３.１ꎻｉ:ＮＷ＿０２３５０３１６４.１ꎻｊ:ＮＷ＿０２３５０３１６５.１ꎻｋ:ＮＷ＿０２３５０３１６６.１ꎻｌ:ＮＷ＿０２３５０３１６７.１ꎻｍ:ＮＷ＿０２３５０３１６８.１ꎮ

图 ３　 ＳＮＰ 和 ＩｎＤｅｌ 关联抗螨候选基因的区间

Ｆｉｇ.３　 Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ａｎｔｉ￣ｍｉｔｅ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｇｅｎｅ ｉｎｔｅｒｖａｌｓ ｕｓｉｎｇ ＳＮＰ ａｎｄ ＩｎＤｅｌ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ
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　 　 对 ＳＮＰ 和 ＩｎＤｅｌ 两种方法关联抗螨候选基因区

域取交集ꎬ得到 ２ 个与抗螨候选基因相关的候选区

域ꎬ都位于参考基因组(ＡＳＭ１４４６６１６ｖ１)中 ｓｃａｆｆｏｌｄ
ＮＷ＿０２３５０３１６０􀆰 １ 上ꎮ 关联区域总长度为 １􀆰 ７５ Ｍｂꎬ
共包含基因 ６０５ 个ꎬ其中非同义突变基因 ３５３ 个ꎬ移
码突变基因 ８９ 个ꎮ
２.５　 候选区域筛选与功能注释

对候选区间内的 ６０５ 个基因进行多个数据库注

释ꎬＮＲ 注释到 ６０５ 个、ＮＴ 注释到 ６０５ 个、ｔｒＥＭＢＬ 注

释到 ６０２ 个、ＳｗｉｓｓＰｒｏｔ 注释到 ２６９ 个、ＧＯ 注释到

４０９ 个、ＫＥＧＧ 注释到 ３０２ 个、ＣＯＧ 注释到 １９８ 个ꎮ
ＫＥＧＧ 和 ＧＯ 富集部分结果见 (图 ４、图 ５)ꎮ 在

ＫＥＧＧ 通路富集中ꎬ富集到 ＡＢＣ 转运蛋白、ＭＡＰＫ
信号通路、吲哚生物碱合成、吲哚二萜生物碱合成、
萜类骨架合成等相关基因 ２６ 个(表 １)ꎮ 这些基因

都有可能与平菇对螨虫抗性相关ꎬ需要进一步验证ꎮ

图 ４　 注释基因在 ＫＥＧＧ 通路中富集结果

Ｆｉｇ.４　 Ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ＫＥＧＧ ｐａｔｈｗａｙ
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图 ５　 注释基因在 ＧＯ 通路中富集结果

Ｆｉｇ.５　 Ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ＧＯ ｐａｔｈｗａｙ

３　 讨 论

ＢＳＡ 分析方法利用构建极端表型群体的策略来

进行经济且快速的连锁标记筛选或 ＱＴＬ 定位ꎮ 随着

近十几年来高通量测序技术的不断发展ꎬ测序成本逐

步降低ꎬ加速了 ＢＳＡ￣ｓｅｑ 分析方法在不同物种中的应

用[２５￣２６]ꎬ包括酵母[２７￣２８]、农作物[２９￣３２]、园艺作物[３３￣３４]、

果树[３５￣３６]、脊椎动物[３７￣３９] 和昆虫[４０￣４１] 等ꎮ 研究中ꎬ我
们针对 Ｐｏｓ０４５ 的单核体群体进行抗螨性 ＢＳＡ 分析ꎬ
充分利用了担子菌孢子单核体易获取、易保存的优

势ꎬ避免了双核体和多核体杂合基因型对表型数据的

干扰ꎬ有助于提高定位准确度和精准度ꎮ 无需亲本测

序的分析方法ꎬ可以省却亲本基因纯合培育的时间ꎬ
加快抗性机制研究进程ꎮ
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表 １　 候选区间内相关基因信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｒｅｌａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｉｎｔｅｒｖａｌ

编号 基因 ＫＥＧＧ 通路　 　 　 　 　 　 突变类型 功能注释　 　 　 　 　 　 　

１ ＰＣ９Ｈ＿００７２４２ ＡＢＣ 转运蛋白 同义突变 ＡＢＣ 转运蛋白

２ ＰＣ９Ｈ＿００７２４３ ＡＢＣ 转运蛋白 非同义突变 ＡＢＣ 转运蛋白

３ ＰＣ９Ｈ＿００７２４４ ＡＢＣ 转运蛋白 非同义突变 ＡＢＣ 转运蛋白

４ ＰＣ９Ｈ＿００７３２９ ＡＢＣ 转运蛋白 非同义突变 ＡＢＣ 转运蛋白

５ ＰＣ９Ｈ＿００７１５９ ＭＡＰＫ 信号通路 非同义突变 Ｇ 蛋白 α 亚基

６ ＰＣ９Ｈ＿００７２６９ ＭＡＰＫ 信号通路 同义突变 细胞分裂控制蛋白质

７ ＰＣ９Ｈ＿００７４２６ ＭＡＰＫ 信号通路 同义突变 蛋白激酶

８ ＰＣ９Ｈ＿００７４３８ ＭＡＰＫ 信号通路 同义突变 蛋白激酶

９ ＰＣ９Ｈ＿００７９４９ ＭＡＰＫ 信号通路 同义突变 蛋白磷酸酶

１０ ＰＣ９Ｈ＿００７３５１ 磷脂酰肌醇信号通路 移码突变 磷脂酰肌醇激酶

１１ ＰＣ９Ｈ＿００７８８４ 磷脂酰肌醇信号通路 非同义突变 磷脂酸胞苷酰转移酶

１２ ＰＣ９Ｈ＿００７１５７ 吲哚生物碱合成 同义突变 牛黄草碱脱氢酶

１３ ＰＣ９Ｈ＿００７２１２ 吲哚生物碱合成 非同义突变 牛黄草碱脱氢酶

１４ ＰＣ９Ｈ＿００７１８６ 吲哚二萜生物碱合成 非同义突变 ＦＡＤ 依赖性单加氧酶

１５ ＰＣ９Ｈ＿００７４１７ 吲哚二萜生物碱合成 非同义突变 ＦＡＤ 依赖性单加氧酶

１６ ＰＣ９Ｈ＿００７４０５ 泛素介导的蛋白质水解 同义突变 细胞分裂周期蛋白质

１７ ＰＣ９Ｈ＿００７９１１ 泛素介导的蛋白质水解 非同义突变 Ｅ３ 泛素蛋白连接酶

１８ ＰＣ９Ｈ＿００７２９８ 萜类骨架生物合成 同义突变 二磷酸甲羟戊酸脱羧酶

１９ ＰＣ９Ｈ＿００７３２１ 萜类骨架生物合成 非同义突变 乙酰转移酶

２０ ＰＣ９Ｈ＿００７９２１ 萜类骨架生物合成 同义突变 磷酸戊酸激酶

２１ ＰＣ９Ｈ＿００７９３６ 二萜生物合成 非同义突变 细胞色素 Ｐ４５０

２２ ＰＣ９Ｈ＿００７８７２ 倍半萜和三萜生物合成 同义突变 法呢基二磷酸法呢基转移酶

２３ ＰＣ９Ｈ＿００７３７２ 泛醌和其他萜类醌生物合成 非同义突变 酰基辅酶 Ａ 合成酶

２４ ＰＣ９Ｈ＿００７３６６ 次级代谢产物生物合成 非同义突变 半缩醛乙酸还原酶

２５ ＰＣ９Ｈ＿００７３６７ 次级代谢产物生物合成 移码突变 半缩醛乙酸还原酶

２６ ＰＣ９Ｈ＿００７１５１ 次级代谢产物生物合成 非同义突变 ＦＡＤ 依赖性单加氧酶

　 　 本研究对野生糙皮侧耳 Ｐｏｓ０４５ 的单核体群体

进行抗螨性鉴定ꎬ发现螨虫对群体内菌株取食造成

的危害程度不一ꎬ呈正态分布ꎬ说明糙皮侧耳抗螨性

是数量遗传ꎬ由多个基因控制ꎮ 进一步ꎬ我们将糙皮

侧耳的抗螨性基因定位到一条染色体 ( ＮＷ ＿
０２３５０３１６０.１)上ꎬ共得到 ２ 个与抗螨性相关的相邻

候选区域ꎮ 已报道的植物抗虫候选基因在染色体上

距离靠近并成簇状分布ꎬ如已定位的水稻抗褐飞虱

基因中ꎬ２２ 个抗性基因在染色体上成簇存在[４２]ꎮ
大量的植物抗虫性机理研究结果表明ꎬ害虫取食激

活了多种信号途径ꎬ如植物激素(水杨酸和茉莉酸

等)的调控、ＭＡＰＫ 通路的激活、细胞质钙离子浓度

升高、活性氧含量升高等ꎬ继而调节防御相关基因的

活性ꎬ代谢出防御物质ꎬ从而对害虫产生直接抗性或

间接抗性[４３]ꎮ 本研究团队前期在食用菌和螨虫互

作过程研究中同样发现ꎬ腐食酪螨取食可以诱导食

用菌产生大量萜烯类物质ꎬ这些挥发性倍半萜在螨

虫识别宿主真菌方面发挥了重要作用[４４]ꎮ 而机械

损伤和螨虫取食食用菌菌丝体ꎬ对其转录组和蛋白

质组的影响存在显著差异ꎮ 这些结果都喻示着ꎬ食
用菌在螨虫长期取食胁迫下ꎬ可能产生了基于次级

代谢产物抗螨的机制ꎮ 本研究中ꎬ我们在初定位候
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选区间内经功能注释以及 ＧＯ 和 ＫＥＧＧ 通路富集分

析ꎬ发现 ２６ 个基因参与了信号传导、防御过程和次

级代谢相关通路ꎬ推测这些候选基因可能与抗螨性

相关ꎬ但具体的功能仍需进一步分析和验证ꎮ

４　 结 论

糙皮侧耳抗螨性表现为数量性状ꎬ基于 ＢＳＡ￣
Ｓｅｑ 技术将候选基因定位在 ＮＷ＿０２３５０３１６０.１ 上总

长度为 １􀆰 ７５ Ｍｂ 的相邻 ２ 个候选区域ꎬ共包含 ６０５
个基因信息ꎬ其中功能分析结果表明有 ２６ 个基因值

得优先关注ꎮ 这些候选基因为食用菌抗螨性基因挖

掘和遗传改良奠定了一定的基础ꎮ
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