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真菌分子系统发生学

Molecular Phylogenetics of Fungi



What is a Fungus?
Fungi are either macroscopic or microscopic (most)

cells

filamentous

fruitbody huge mushroom humungous fungus

Armillaria ostoyae

Mycelium over an area
of more than 8.9 km²
(3.4 square miles), it
may be the largest
organism on earth).



A Brief History of Fungi
1. 前期(1700年以前):

食用和药用的基础上对大型菌物进行描述。

543? 贾思勰 齐民要术 北魏

1250 陈仁玉 菌谱 宋

1277-1294 农桑辑要 元

1313 王桢 农书 元

1500 潘之恒 广菌谱 明

1578 李时珍 本草纲目 清

1703 吴林 吴菌谱 清

1675 Sterbeeck 描述了食菌和毒菌 比利时



2. 早期(1700-1900): 系统调查和分类时期。

3. 近代(1900-1980):
菌物的细胞学、全型真菌、遗传学、生理学、医学菌物学和工业菌物学。

• van Leeuwenhoek - invention of the microscope, 17th century (显微镜）



4. 现代(1980-2010):

菌物质粒、菌物病毒、分子菌物学、菌物工艺学、分子系统学。

Nature 443, 758-761 



真菌基因组研究的发展历程

Curr. Opinion Biotechnol. 2004

(First sequenced in 1989, Andre Goffeau)

酿酒酵母（ Saccharomyces cerevisiae ）

2010  >500种真菌基因组被测序



5 . 新时代（2010）？

分子生物学、组学时代？全面更新（新类群、分枝／新生态功能等）？

NCBI record



（7个）
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全面的、集成的、
非冗余的、注释过的

基因组、转录本、蛋白质





物种，简称“种”,是生物分类学研究的基本单元与核心,
不同物种之间存在生殖隔离。

What is species?

物种形成是一个长期过程，通过表型与基因型
特征综合物种形成标志性事件科学认识物种

(Fungal Divers. 50:121-133, 2011 )



CLASSIFICATION 

BASED ON 

SIMILARITY

Carolus Linnaeus

(1707-1778) 

Group organisms 

according to phenotypic 

resemblance

CLASSIFICATION
BASED ON
GENEALOGY

Willi Hennig
Phylogenetic Systematics
(1966) 

Proposed the use of  
sister-group relationships

EVOLUTION

Charles Darwin 
The Origin of  Species 
(1859)

Organisms descend with 
modification from 
common ancestors; 
variations are heritable in 
any species

物种概念的进化

形
态
物
种

系
统
演
化
物
种



物种分类原理：

many phylogenetic characters are now derived from DNA sequence



Are molecular characters superior to morphological 

characters for phylogenetic inference?

 yes and no…. 

 strengths of molecular characters:

 very numerous 

 allow explicit coding (A/C/G/T) 

 can be compared in organisms with no morphological similarities 

 models of evolution based on genetic code and biochemical attributes 
of DNA can be built into analytical methods 

 weaknesses of molecular characters:

 cannot be obtained from fossils (except very rarely )

 requires expensive laboratory equipment (this becomes less and less 
significant all the time) 

 does not provide characters for field identification (this too may change) 

 most of the approximately 2 million described species have not yet to 
be studied using molecular tools, so in a sense, taxonomy is still 
primarily based on morphology.



 寄主专化性（生态物种概念)       750

 形态学 (形态物种概念)                  11

 进化谱系 (系统演化物种概念)      150

炭疽菌属



Colletotrichum acutatum

Conidia cylindrical to clavate , 

6.5–13  2.5–4 m

Colletotrichum proteae

Conidia cylindrical to clavate , 

7–22(–37) × 3–6 m

Morphologically similar, 

phylogenetically distinct



纹饰 Ornamentation形态 Shapes

形态学鉴别指标：

大小
Size

颜色
Color

排列
Arrangement

etc.



➢细胞核rRNA基因(rDNA)及其间非编码区

▪ Small Subunit (SSU) rDNA (18S)

▪ Large Subunit (LSU) rDNA (26S, 28S)

▪ Internal Transcribed Spacer (ITS)

▪ Intergenic Spacer (IGS) 

➢蛋白编码基因

▪ -tublin gene

▪ elongation factor-1α (EF- 1α )

▪ RNA polymerase II 等等

➢线粒体mitochondrial (mt) DNA

▪ mtSSU and LSU rRNA genes

▪ mitochondrial cytochrome b (cytb)

▪ cytochrome oxidase I and II (COX I, COX II) 等等

SSU（18S） 5.8S ITS2 LSU（26S, 28S）ITS1 D1/D2IGS2 IGS15S

真菌分子系统发生学研究
常用基因和DNA片段

非编码区
承受的选择压力较小
相对变化较大

../My Webs/BLAST_GC0175.htm


NCBI-Taxonomy





What is Molecular Phylogenetics of Fungi？



基本概念
系统发生（Phylogeny）

指任何生物实体（基因、物种、种上阶元、个体和种群）的起源和演化。

系统发生学（Phylogenetics）

研究生物间亲缘关系及演化的学科。依靠对取样物种的性状进行数学推论，

推断系统树，重建演化历史。准确性依赖于对性状演化的假设和模型。

分子系统发生（Molecular phylogeny）

利用各种分子性状构建生物实体之间的起源和演化关系。采用的分子数据主

要是DNA和蛋白质序列，也包括其它类型的分子数据。

系统学/系统分类学（Systematics）

研究生物的分类与命名的科学。

附属学科：分类学 Taxonomy

命名法 Nomenclature



Why do we perform phylogenetic analysis？

➢ Find evolutionary ties between organisms

(Analyze changes occurring in different organisms during evolution)

➢ Find (understand) relationships between an ancestral sequence 

and it descendants

(Evolution of family of sequences)

➢ Estimate time of divergence between a group of organisms that 

share a common ancestor



芽枝霉门

球囊菌门

Entomopht
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Order
（目）



How to perform phylogenetic analysis？

规

范

流

程



准备工作

➢ 序列片段拼接和正反链校正

常用软件 Lasergene (DNAStar)  、BioEdit (免费软件 ）

➢ 从国际核酸序列数据库(GenBank/DDBJ/EMBL)中搜索(BLAST)和下裁

同源序列

DDBJ(NIG)

GenBank

(NCBI) EMBI(EBI)



多重序列比对

速度：Muscle > MAFFT > Clustal W > T-Coffee 

准确性：MAFFT > Muscle > T-Coffee > Clustal W 

进化模型的选择

核苷酸替换模型 进化模型 氨基酸替换模型

 Modeltest（56种）

 MrModeltest（24种）

 jModelTest（24-1624种）

 ModelGenerator（56种）

MEGA 自带模型选择
 ModelGenerator（96种）

 Protest（15?种）

注意：模型越多越准确，但前提是建树软件能支持，否则模型再多，也无用！

使用BI法时，推荐 Mrbayes + Mrmodeltest 与 BEAST+ jModelTest 组合。



MrMTgui 主界面 MEGA篇

MEGA中采用BIC标准，
BIC 值最低的对应模型为最佳。



建树软件

主要软件:

MrBayes (BI)

MEGA (ML/NJ/MP)

PHYLIP (ML/NJ) 

PAUP (ML/MP) 

RaxmlGUI (ML) 

PhyML (ML) 

辅助软件

多重比对

模型选择

系统树的
可视化

ClustalX/ClustalW

MAFTT

MUSCLE

ModelTest 3.7

MrModelTest 2.3

jModelTest

TreeView

TreeGraph(JAVA)

FigTree(JAVA)



在线建树



建树方法

邻接法（Neighbor-Joining, NJ）

最大似然法（Maximum Likelihood, ML）

最大简约法（Maximum Parsimony, MP）

贝叶斯法（ Bayesian inference, BI）



邻接法（Neighbor-Joining, NJ）

特点：

NJ 法是基于最小进化原理经常被使用的一种算法，它构建的树相对准确，

假设少，计算速度快。

缺点：

序列上的所有位点等同对待，且所分析的序列的进化距离不能太大。

适用：

进化距离不大，信息位点少的短序列。



最大似然法（Maximum Likehood, ML）

原理：

将每个位点所有可能出现的残基替换概率进行累加，产生特定位点的似然值，

对所有可能的系统发育树都计算似然函数，似然函数值最大的那颗树即最可能

的系统发育树。

优点：

在进化模型确定的情况下，ML法是与进化事实吻合最好的建树算法 。

缺点：

计算强度非常大，极为耗时。



最大简约法（Maximum Parsimony, MP）

特点：

基于进化过程中碱基替代数目最少这一假说。

缺点：

推测的树不是唯一的，变异大的序列可能会导致建树错误。

适用：

序列残基差别小，具有近似变异率，包含信息位点比较多的长序列。



信息位点：

在两个及以上分类单元（的序列）中存在差异，且其中至少有两种

变异类型在该位点出现两次及以上。



贝叶斯法（ Bayesian inference, BI）

特点：

基于进化模型的统计推论法，具有完整而坚实的数学和统计学基础，可以处理

复杂而接近实际情况的进化模型，可以将现有的系统发育知识整合或体现在先验

概率中，通过后验概率直观反映出各分支的可靠性，而不需要通过自举法检验。

缺点：

对进化模型比较敏感，BI法中指定的每个氨基酸的后验概率建立在许多假说条件下，

在现实中可能不成立。

适用：

大或复杂的数据集。



Microsphaeropsidaceae fam. nov.
模式属：Microsphaeropsis Höhn.

系统演化树
真菌界各类生物(粗体)间的相互关系



Half day on the Web, 
saves you half month in the lab!



致 谢

指导老师：罗静初教授

组员：何国仁、贺飞燕、武语笛

同学：ABC课程全体同学




