
 

 

東海大學生命科學系碩士論文 

 

以分子生物方法調查台灣亞高山生態系 

台灣冷杉與台灣鐵杉之外生菌根真菌多樣性 

 

Ectomycorrhizal fungal diversity of Abies kawakamii 

and Tsuga chinensis var. formosana in a subalpine 

forest of Taiwan determined by molecular analysis 

 

 

 

 

研究生：陳盈諠 

Ying-Hsuan Chen 

 

指導教授：汪碧涵 

Pi-Han Wang, Ph.D. 

 

 

中華民國一 O二年二月 



 

 

誌  謝 

  在我完成碩士論文的過程中得到許多人的協助與精神支持，首先

感謝恩師 汪碧涵教授，在課業和生活上耐心指導、包容並鼓勵我，

讓過去從未接觸微生物學和分子生物學的我，有機會學習相關知識及

實驗該有的嚴謹態度。 

  感謝國立台灣大學植物病理與微生物學系 曾顯雄教授及國立

自然科學博物館真菌地衣學門 吳聲華博士，兩位老師在百忙之中撥

空擔任我的口試委員，費心審閱論文，提供寶貴的指導與建議。 

  感謝本系 林良恭教授、林仲平教授、蔡玉真老師和東華大學自

然資源與環境學系 孫義方老師的指導與支援，Dr. Cara Lin 

Bridgman 在每次的討論中提供我許多建議，協助我撰寫英文摘要和

報告，以及系上的老師和同學們在 Seminar 課堂上多方面的討論與建

議。 

  感謝特有生物研究保育中心林旭弘組長和許再文主任，提供調查

期間的住宿與工作環境，以及林組長提供詳細的每木調查資料，感謝

駐站的大哥大姊艾台霖、蔡銘源、張錫樑和段云青的協助。 

  感謝陪我上合歡山設置樣區和採樣的高明脩、王玉婷、張海寧、

陳峻豪、陳芬嬌、徐鉉芳、戴筱瑩、曾令偉、林泰康、蘇文嵩、王威

勝和謝嘉駿，以及陳淑芬學姊協助我學習基因選殖和黃博森學長在數



 

 

據分析上給予的建議。 

  感謝真菌實驗室的學長姊蕭詩菁、田志仁、林宛柔、陳文政、高

明脩以及歷屆的學弟妹，白宗祐、李毓文、曹嘉真、林伊虹、謝嘉駿、

周文奕、曾麒逢、張藝平、吳惠琳、黃政欽、蔡季瑄、謝佳蓉、石豐

銘、盧金滿、孫華駿、沈采葳、顏愛倫、黃庭陞、胡凱強和葉子瑞，

在研究上或生活中給予我的協助與鼓勵。 

  尤其感謝我的父母和弟弟，在經濟上與精神上給予的支持，讓我

能夠順利地完成碩士論文。



 

i 

目  錄 

頁次 

中文摘要 ......................................................................................................... I 

Abstract ......................................................................................................... III 

前言 ................................................................................................................. 1 

一、 何謂外生菌根真菌 .......................................................................... 1 

二、 外生菌根真菌在森林生態系的重要性 .......................................... 3 

三、 研究外生菌根真菌群落的方法 ...................................................... 5 

四、 外生菌根真菌的文獻回顧 .............................................................. 9 

4.1 外生菌根真菌在世界上的分布 ...................................................... 9 

4.2 不同尺度下的外生菌根真菌的多樣性 ........................................ 11 

4.3 影響外生菌根真菌的因子 ............................................................ 13 

4.4 國內文獻回顧 ................................................................................ 17 

五、 研究目的 ........................................................................................ 19 

材料與方法 ................................................................................................... 20 

一、 研究地點 ........................................................................................ 20 

二、 實驗設計 ........................................................................................ 21 

2.1 四個徑級的台灣冷杉和台灣鐵杉外生菌根菌群落組成 ........... 21 

2.2 採樣頻度測定 ................................................................................ 22 

2.3 各菌根形態的外生菌根真菌組成 ................................................ 22 

三、 菌根採樣方法與樣本處理 ............................................................ 23 

四、 菌根 DNA的萃取 .......................................................................... 24 

五、 聚合酶鏈鎖反應和瓊脂凝膠電泳 ................................................ 25 

六、 限制內切酶片段多型性分析 ........................................................ 26 

七、 變性梯度膠體電泳 ........................................................................ 26 

八、 PCR產物純化 ................................................................................ 27 

九、 基因選殖 ........................................................................................ 28 

十、 定序與序列排列比對 .................................................................... 29 

十一、 統計與分子親緣關係分析 ......................................................... 30 

結果 ............................................................................................................... 31 

一、 樣本數的決定 ................................................................................ 31 

二、 四個徑級台灣冷杉與台灣鐵杉外生菌根真菌的遺傳多樣性 .... 31 

三、 台灣冷杉與台灣鐵杉之外生菌根真菌群落組成比較 ................ 32 

四、 各徑級台灣冷杉的外生菌根真菌多樣性與群落組成 ................ 33 



 

ii 

五、 各徑級台灣鐵杉的外生菌根真菌多樣性與群落組成 ................ 34 

六、 台灣冷杉和台灣鐵杉的菌根形態 ................................................ 35 

七、 六種菌根形態的外觀描述 ............................................................ 36 

八、 六種菌根形態型的外生菌根真菌組成 ........................................ 37 

九、 紅菇科與絲膜菌科的親緣樹分析 ................................................ 38 

討論 ............................................................................................................... 41 

一、 台灣冷杉與台灣鐵杉混合林的外生菌根真菌豐度 .................... 41 

二、 子實體調查與菌根核酸分析結果比較 ........................................ 41 

三、 本研究外生菌根真菌在世界的地理分布和功能群分類 ............ 42 

四、 宿主物種與外生菌根真菌多樣性 ................................................ 44 

五、 樹齡、樹徑與外生菌根真菌多樣性 ............................................ 46 

5.1 外生菌根真菌遺傳多樣性 ............................................................ 46 

5.2 優勢菌種之外生菌根真菌豐度 .................................................... 47 

六、 一棵樹的外生菌根真菌多樣性 .................................................... 48 

七、 各形態菌根之共生菌種 ................................................................ 49 

八、 單一菌根根尖的外生菌根菌多樣性 ............................................ 51 

九、 變性梯度凝膠電泳分析之探討 .................................................... 52 

十、 多源基因體學的可行性 ................................................................ 52 

結論 ............................................................................................................... 54 

參考文獻 ....................................................................................................... 56 

表目錄 ........................................................................................................... 72 

圖目錄 ........................................................................................................... 73 

附錄目錄 ....................................................................................................... 74 

表………………………………………………………………………….. 75 

圖………………………………………………………………………….. 87 

附錄 ............................................................................................................. 100 

個人資料 ..................................................................................................... 113 

 

 



 

I 

中文摘要 

  林木外生菌根真菌多樣性及群落組成的研究以歐美的溫帶森林

為主，且多採子實體調查，但子實體調查受出菇物候限制，未必能如

實呈現宿主的外生菌根真菌多樣性。本研究以變性梯度凝膠電泳 

(DGGE) 與 rDNA ITS 序列分析，調查台灣亞高山生態系的台灣冷杉

與台灣鐵杉菌根之外生菌根真菌多樣性，探討各胸徑林木的菌根菌群

落組成與各形態菌根的外生菌根真菌。由合歡山的台灣冷杉與台灣鐵

杉混合林，分別選取面積 100 m
2
 的台灣冷杉和台灣鐵杉樣區各一

個，樣區內為單一樹種與玉山箭竹混生。每個樣區選取四個不同徑級

樣木，收集菌根樣本，經變性梯度凝膠電泳分析，發現各胸徑林木之

外生菌根真菌遺傳多樣性差異不大，胸徑大小相近的樹木菌根菌群落

組成相似度較高。將 24 個主要 DGGE 條帶進行基因選殖及定序，

共獲得 6 科 25 種外生菌根真菌，台灣冷杉和台灣鐵杉各有 24 種

和 23 種外生菌根真菌，有 22 種菌跨兩種宿主共生，相似度分析 

(ANOSIM) 顯示，二樹種的外生菌根菌群落組成沒有顯著差異。此

外，分別在台灣冷杉和台灣鐵杉的最大樣樹採取八份菌根樣本，以基

因選殖和定序分析六種形態菌根共 36 個單一根尖樣本，共比對出 

13 種外生菌根真菌核酸序列，DGGE 測得其中的 6 種。在六種菌
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根形態中，四種形態測得 1～2 種外生菌根真菌，有兩種菌根形態分

別測得 4 種和 6 種菌。其中一種蠟蘑 (Laccaria sp. 1) 由台灣冷杉

的二種菌根形態測得；皮氏紅菇 (Russula peckii) 與兩種宿主均可形

成 2 種以上菌根形態。本研究以兩種方法共測得 32 種外生菌根真

菌，其中  29 種外生菌根真菌沒有子實體記錄，只有李逵鵝膏 

(Amanita liquii)、正紅菇 (Russula vinosa) 和皮氏紅菇的子實體記錄 

(高明脩，2012)，而有子實體記錄的辣乳菇 (Lactarius piperatus)、松

塔牛肝菌 (Strobilomyces strobilaceus) 和蠟傘 (Hygrophorus sp.) 未

在菌根樣本中測得。本研究獲得結論如下：一、台灣亞高山森林生態

系針葉樹擁有高多樣性的共生菌。二、此針葉混合林以跨宿主的外生

菌根真菌為主，且兩種林木的外生菌根真菌群落組成無顯著差異；

三、各徑級林木的外生菌根真菌豐度未見差異，群落組成則隨樹徑、

樹齡而變化；單株林木有近 20 種外生菌根真菌；四、子實體調查與

菌根核酸分析並行，更能呈現實際的外生菌根真菌多樣性；五、四種

菌根形態測得 1 或 2 種外生菌根真菌，二種菌根形態分別測得 4 

或 6 種菌種；六、蠟蘑 (Laccaria sp.1) 和皮氏紅菇 (Russula peckii) 

能由宿主不同形態的菌根中測得。 

關鍵字：跨宿主、胸高直徑、樹齡、菌根形態、變性梯度凝膠電泳、 

    合歡山、高海拔 
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Abstract 

 Studies of ectomycorrhizal (ECM) fungal communities and diversity 

on forest trees are mainly restricted to fruitbody surveys in Europe and 

North America.  Fruitbody surveys, however, are limited by fruiting 

phenology and may not reveal true ECM fungal diversity.  I used 

denaturing gradient gel electrophoresis (DGGE) and analysis of internal 

transcribed spacer sequences of ribosomal DNA to investigate ECM 

fungal diversity from ectomycorrhizae of Abies kawakamii and Tsuga 

chinensis var. formosana.  I examined ECM community composition on 

trees with different diameters breast height (DBH) and ECM fungi of 

different ectmoycorrhizal morphotypes.  In a mixed forest of Abies 

kawakamii and Tsuga chinensis var. formosana in the subalpine 

ecosystem at Mt. He-Huan, I chose a 100 m
2
 plot for each tree species.  

In each plot, I selected four conspecific trees with varying DBHs.  From 

each tree, I collected ectomycorrhizae samples and analyzed their DNA.  

The DGGE patterns showed similar ECM genetic diversity among trees 

with different DBH, but ECM community composition had the highest 

similarity on trees with similar DBH.  Cloning and sequencing of 24 

major DGGE bands identified 25 ECM fungal species in six families.  

Abies kawakamii and Tsuga chinensis var. formosana had 24 and 23 ECM 

fungi respectively.  Twenty-two ECM fungi were in symbiosis with both 

tree species.  Analysis of similarity (ANOSIM) shows there was no 

significant difference in ECM community composition between tree 

species.  On the other hand, six ectomycorrhizal morphotypes were 

observed in sixteen ectomycorrhizae samples, eight samples each from 

the largest Abies and Tsuga trees.  Restriction fragment length 



 

IV 

polymorphism analysis, cloning, and sequencing of 36 root tips revealed 

13 ECM species, including six species detected in the DGGE analysis.  I 

detected 1–2 ECM fungal species from each of four morphotypes.  The 

remaining two morphotypes had 4 and 6 ECM species.  Laccaria sp. 1 

formed 2 morphotypes with Abies kawakamii.  Russula peckii formed 

more than 2 morphotypes with both tree species.  By combining these 

two methods, I identified 32 ECM species, 29 of which have no fruitbody 

record.  Amanita liquii, Russula vinosa and Russula peckii were 

identified in a fruitbody survey conducted in the same area (Kao, 2012).  

Lactarius piperatus, Strobilomyces strobilaceus and Hygrophorus sp. 

have fruitbody records, but were not detected in this study.  In summary, 

1) dominant ECM fungi were in symbiosis with both tree species in this 

mixed conifer forest as there is no significant difference in ECM 

community composition between the two tree species; 2) ECM genetic 

diversity among trees with different DBH were similar, but ECM 

community composition varied with tree DBH and age; 3) for most 

ectomycorrhiza morphotypes, each type was formed by 1–2 ECM fungi, 

but a few morphotypes had 4–6 ECM fungi; 4) Laccaria sp. 1 and 

Russula peckii formed different ectomycorrhiza morphotypes on the same 

host.  Use of both fruitbody survey and ectomycorrhizae analysis may 

give a better view of ECM fungal diversity.  Combining fruitbody 

survey with ectomycorrhizae analysis demonstrated that this subalpine 

ecosystem in Taiwan had high ECM fungal diversity.  

 

Keywords: Multi-host, diameter at breast height (DBH), tree age, 

ectomycorrhizal morphotype, denaturing gradient gel electrophoresis 

(DGGE), Mt. He-Huan, high elevation 
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前  言 

一、 何謂外生菌根真菌 

  菌根真菌 (mycorrhizal fungi) 為植物根部的共生菌，它們從宿主

的根部獲取碳水化合物及有機物，同時幫助宿主由根圈土壤吸收水分

和無機鹽、抵抗病原菌，並在重金屬汙染或乾旱等嚴苛環境下，提高

宿主的耐受度 (Smith and Read, 1997; Futai et al., 2008)，有利於樹木

生長及提升森林生產力，因此，菌根菌在森林生態系中是不可或缺的 

(DeBellis et al., 2006)。 

  菌根 (mycorrhiza) 一詞最早由德國學者 Frank (1885) 提出，指

的是植物根部與真菌共生形成的特化器官 (胡弘道，1990)。依據菌

根形態及解剖特徵，主要分為三類：外生菌根 (ectomycorrhiza)、內

生菌根 (endomycorrhiza) 和外內生菌根 (ectendomycorrhiza) (Harley 

and Smith, 1983)。真菌菌絲在植物根部的皮層細胞 (cortex cell) 間隙

形成哈氏網 (Hartig net)，並於菌根表面形成菌氈 (mantle) 者，稱為

外生菌根菌 (ectomycorrhizal fungi, ECM fungi)；真菌菌絲進入皮層細

胞內，通常形成叢枝體 (arbuscule) 和囊泡 (vesicle)，而不產生哈氏

網和菌氈者，稱之內生菌根菌 (endomycorrhizal fungi)；菌絲能侵入

皮層細胞內，又能於細胞間隙形成哈氏網的真菌，則稱為外內生菌根
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菌 (ectendomycorrhizal fungi) (弓明欽等，1997)。其中，數量最多及

分布最廣的是內生菌根菌及外生菌根菌 (Smith and Read, 1997; Allen 

et al., 2003)。此外，部分植物具有特殊解剖特徵的菌根，如：楊梅 

(arbutoid)、水晶蘭 (Monotropoid)、杜鵑 (Ericoid)、蘭花 (Orchid) 等 

(Smith and Read, 2008)。 

  已知世界上有 5,000–6,000種外生菌根真菌 (Futai et al., 2008)，

它們多為擔子菌綱  (Basidiomycete) 真菌，其餘則為子囊菌 

(Ascomycota) (Molina et al., 1992) 和極少數的接合菌 (Zygomycota) 

(Smith and Read, 2008; Futai et al., 2008)。全球約有 6,000 種植物與外

生菌根菌共生，被子植物和裸子植物各有  5,600 和  285 種 

(Brundrett, 2009)，其中，松科 (Pinaceae)、柏科 (Cupressaceae)、殼

斗科 (Fagaceae)、樺木科 (Betulaceae)、楊柳科 (Salicaceae)、龍腦香

科 (Dipterocarpaceae) 和桃金孃科 (Myrtaceae) 等植物的根部，擁有

高多樣性的共生真菌 (Futai et al ., 2008)，尤其是松樹 (Pines)，沒有

菌根真菌就無法存活 (Allen, 1991)。這些植物橫跨溫帶到熱帶，是多

數森林的優勢種 (Allen, 1991; Read, 1991)，有些甚至是寒帶森林的重

要經濟來源 (Brundrett, 2009; Tedersoo et al., 2010)。 

 



 

3 

二、 外生菌根真菌在森林生態系的重要性 

  在森林生態系的營養循環中，外生菌根真菌能夠利用土壤中各種

形式的氮源，例如：銨鹽、硝酸鹽、胺基酸、蛋白質、多肽及次級代

謝產物，並轉移給植物宿主  (Smith and Read, 2008; Talbot and 

Treseder, 2010)。雙色蠟蘑 (Laccaria bicolor) 的基因組定序顯示，外

生菌根真菌能夠產生有機氮和無機氮的運輸蛋白，間接支持了這項說

法 (Lucic et al., 2008; Martin et al., 2008)。土壤中的磷源，除了表土的

有機質外，長時間則是經由礦土層的風化作用釋出，外生菌根真菌 能

夠直接利用這些磷灰石 (apatite)，進一步供給植物宿主 (Wallander et 

al., 1997)。除了氮、磷元素外，外生菌根真菌也能促進宿主對鉀的吸

收 (Mahmood et al., 2003)。在碳循環中，外生菌根菌的菌絲從植物宿

主根部獲得 10～20% 植物的光合作用產物 (Hobbie, 2006)，而這些

菌絲佔  20～30% 土壤微生物的生物量  (biomass) (Futai et al., 

2008)。另外，外生菌根真菌形成的子實體，能夠提供昆蟲、節肢動

物、小型哺乳類動物及鳥類營養來源  (Maser and Trappe, 1984; 

Johnson, 1996)。 

  在森林面臨環境壓力時，外生菌根真菌能夠幫助林木度過難關。

遇上乾旱時，有些外生菌根菌透過液壓升降 (hydraulic lift)、真菌菌

絲的傳輸 (mycelial translocation)，幫助宿主獲得深層土壤中的水資源 
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(Lilleskov et al., 2009)。在操作型實驗中也證實，楊樹 (Populus tremula 

x tremuloides) 與毒蠅傘 (Amanita muscaria) 共生後，其水通道蛋白 

(water channel proteins, aquaporins) 的表現比無共生菌的楊樹好 

(Marjanović et al., 2005)。此外，當林木遇上病原菌，外生菌根菌能形

成菌氈能防止土壤病原菌入侵，同時提高罹病宿主的存活率。例如：

日本黑松 (Pinus thunbergii) 感染松樹萎凋病 (pine wilt disease) 時，

生長在山坡頂端的黑松，因為外生菌根真菌拓殖主根的比率較高，而

罹病存活率提高，推測是外生菌根真菌提高了宿主水分吸收的效率，

進而防止宿主萎凋死亡 (Akema and Futai, 2005)。 

  外生菌根真菌在森林演替亦扮演關鍵性的角色。在富士山火山沙

漠的演替早期，柳樹 (Salix reinii) 幼苗的生長及氮源吸收，皆與外生

菌根真菌物種數、外生菌根數量呈顯著正相關 (Nara and Hogetsu, 

2004)，顯示外生菌根真菌有助於柳樹族群的建立。柳樹提供外生菌

根真菌種源，讓岳樺 (Betula ermanii) 和日本落葉松 (Larix kaempferi) 

進入，促使林木演替 (Nara, 2006)，甚至在亞高山冰河 (Cázares et al., 

2005) 和海岸沙丘 (Ashkannejhad and Horton, 2006) 的森林演替也有

相同情形。 

  外生菌根真菌群落的豐度 (richness) 和組成 (composition)，影響

了林木的生長和養分吸收 (Baxter and Dighton, 2001; Jonsson et al., 
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2001)。在操作型實驗中，以植物的根莖乾重來檢視其生長情況，垂

枝樺 (Betula pendula) 幼苗在肥力低的土壤生長時，擁有八種外生菌

根菌的樹苗比只有一種菌的樹苗生長得好；歐洲赤松 (Pinus sylvestris) 

幼苗在肥力高的土壤生長時，幼苗的生長與外生菌根真菌物種數卻呈

負相關 (Jonsson et al., 2001)。而灰樺 (Betula populifolia) 幼苗的根莖

乾重、氮磷含量也受到外生菌根真菌豐度及物種組成的影響產生差異 

(Baxter and Dighton, 2001)，顯示在不同環境中，外生菌根真菌多樣性

對林木的重要性。 

  外生菌根真菌群落組成和物種多樣性影響了整個森林生態系的

營養循環、森林演替、林木生長以及對環境壓力的耐受度。因此，研

究外生菌根菌群落有助於了解森林狀況，維持森林生態系的功能，並

進而達到整個森林生態系的保育。 

 

三、 研究外生菌根真菌群落的方法 

  環境中的外生菌根真菌分為四個不同階段：孢子、菌絲、菌根和

子實體 (Suz et al., 2008)。而外生菌根真菌群落的研究，主要透過地

上 (above-ground) 的子實體調查和地下 (below-ground) 土壤中的菌

絲和外生菌根核酸分析。 

  傳統的子實體調查，是在野外觀察、拍照並記錄蕈菇的外觀形態
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和生態資料，並將蕈菇帶回實驗室，製作孢子印和切片鏡檢觀察，鑑

定物種，並進而了解外生菌根真菌的多樣性與分佈。然而，許多重要

的外生菌根真菌不形成子實體或子實體不明顯，例如：在地下菌根經

常偵測到的 Cenococcum geophilum，雖然頻繁出現，卻不產生子實

體，容易低估了地下的外生菌根真菌的多樣性。加上各菌種的子實體

出菇物候相異，同時受到光照、溫度和濕度影響 (Gardes and Bruns, 

1996; O'Dell et al., 1999; Durall et al., 2006)，出菇記錄不足以表示外生

菌根真菌實際多樣性 (Gardes and Bruns, 1996; DeBellis et al., 2006)。

此外，有些研究觀察到外生菌根真菌與多種宿主植物伴生，無法得知

確切宿主 (Bill et al., 1986; Villeneuve et al., 1989)，需要追蹤地下菌絲

及菌根確認共生。 

  菌根可以用肉眼辨認，並依據顯微鏡下觀察到的形態特徵，例

如：顏色、光澤、質地、分枝、根尖尺寸、菌氈表面特徵、菌絲或菌

索的顏色及附著方式，或者利用解剖特徵，如：扣子體  (clamp 

connections) 的形態、菌絲構造、菌絲細胞的隔膜孔 (septal pores)、

囊狀體、剛毛等，輔以化學試劑反應後的呈色，進行形態分類 (Agerer, 

1995; Trappe, 1967; Dominik, 1969)。然而，菌根形態隨著植物宿主和

生長情況的不同而有差異 (Agerer, 1991)，尤其是紅菇屬 (Russula)、

乳菇屬 (Lactarius) 和絲膜菌屬 (Cortinarius) 的外生菌根 (Suz et al., 
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2008)。加上多數外生菌根菌無法在實驗室培養，使鑑定變得困難。 

  DNA 分析技術克服了上述問題，使菌根菌研究有所突破 

(Horton and Bruns, 2001)。近年來，研究菌根真菌群落時，多將採集

到的子實體、土壤中菌絲或菌根萃取 DNA，經由 PCR 增幅外生菌

根真菌的核糖體 RNA 基因 (rDNA) 後，以基因選殖 (cloning) 搭配

定序  (sequencing)、變性梯度凝膠電泳  (denaturing gradient gel 

electrophoresis, DGGE)、變溫梯度凝膠電泳 (temperature gradient gel 

electrophoresis, TGGE) 或末端螢光標定限制片段長度多型性 

(terminal restriction length polymorphism, T-RFLP) 分析等方式了解外

生菌根真菌群落組成。 

  直接定序的程序簡單又節省成本 (Horton and Bruns, 2001)，然

而，樣本中若有多種外生菌根真菌存在，可能導致定序失敗。若先經

由基因選殖，挑取內含單一序列的 clone 後定序，便能獲得單一的

核酸序列與現有資料庫比對，鑑定外生菌根菌種，並瞭解外生菌根真

菌的群落組成。此法缺點是基因選殖對於空氣及試劑中汙染物敏感度

極高 (Linder and Banik, 2009)。  

  變性梯度凝膠電泳原用於點突變偵測，直到 1990 年代開始應用

在微生物群落的分析 (Muyzer et al., 1993)。變性梯度凝膠電泳以尿素 

(urea) 和二甲基甲醯胺 (formamide) 作為化學變性劑，在丙烯醯胺 
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(acrylamide) 膠體製作濃度由低到高的變性梯度，利用各物種 DNA

序列結構差異，AT 鍵結較多的序列在低濃度下部分變性，造成泳動

速度減緩，而 CG 鍵結較多的序列則泳動至較高濃度變性，因此能

有效區分長度相同但結構不同的序列。偵測敏感度高 (Myers et al., 

1985)，能夠分析大量的混合樣本，並能切下電泳條帶，搭配定序以

鑑定物種，但是在不同片電泳膠之間可能產生誤差 (gel-gel variation) 

(Valášková and Baldrian, 2009) 。 

  溫度梯度凝膠電泳與變性梯度凝膠電泳相似，以溫度梯度取代化

學變性梯度，兩者擁有共同的優缺點，但是溫度梯度凝膠電泳只適用

於片段大小低於 400 bp 的樣本分析 (Valášková and Baldrian, 2009)。 

  末端螢光標定限制片段長度多型性分析  (terminal restriction 

length polymorphism, T-RFLP) 是由限制片段長度多型性 (restriction 

length polyporphism, RFLP) 演變而來，原用於分析環境樣本的細菌多

樣性及群落組成 (Liu et al., 1997; Marsh, 1999; Lukow et al., 2000; 

Kitts, 2001)。當樣本進行 PCR 增幅時，在其中一個引子的末端 (5’) 

加上螢光標記，以限制內切酶切割 PCR 產物後，進行電泳分析。利

用物種間序列組成差異而產生不同酶切點，獲得不同長度的片段。經

定序儀掃描後，偵測出末端有螢光標記的片段，不同長度的片段視為

不同物種，因此能反映群落結構。此分析的操作簡單，再現性佳 
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(reproducible)，但是當內切酶沒有作用或切點靠近引子附近，可能會

流失變異資訊 (Valášková and Baldrian, 2009)。 

  上述方法各有優缺點，若能同時搭配數種方法來分析外生菌根真

菌的群落組成，將獲得較完善的資訊 (Bougoure and Cairney, 2005; 

Allmer et al., 2006; Dickie and FitzJohn, 2007)。 

 

四、 外生菌根真菌的文獻回顧 

4.1 外生菌根真菌在世界上的分布    

  目前已知外生菌根真菌的分布分為三大類，一是世界廣佈的類

群，包含：鵝膏屬  (Amanita)、絲膜菌屬  (Cortinarius)、絲蓋傘 

(Inocybe)、口蘑屬  (Tricholoma)、牛肝菌屬  (Boletus)、豆馬勃屬 

(Pisolithus)、硬皮馬勃屬 (Scleroderma)、雞油菌屬 (Cantharellus)、

鎖瑚菌屬  (Clavulina) 、叢枝瑚菌屬  (Ramaria) 、高腹菌屬 

(Gautieria)、輻片包屬 (Hysterangium)、粉褶菌屬 (Entoloma)、黏滑

菇屬  (Hebeloma)、Alnicola 屬、集毛菌屬  (Coltricia)、蠟殼耳屬 

(Sebacina) 等 (Tedersoo et al., 2010)。其中，紅菇屬 (Russula)、乳菇

屬 (Lactarius)、棉革菌屬 (Tomentella)、革菌屬 (Thelephora) 等數量

最多，擁有最多的物種 (species-rich)，並且與生態系中最主要的植物

類群共生 (Buyck et al., 2008)。 
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  第二類外生菌根真菌主要分布在北半球的溫帶，例如：地孔菌屬 

(Geopora)、腔塊菌屬 (Hydnotrya)、乳頭菇屬 (Catathelasma) 等，它

們多為廣宿主的菌根菌，少數種類如乳牛肝菌屬 (Suillus) 和鬚腹菌

屬 (Rhizopogon)，只和松科 (Pinaceae) 植物共生，因而侷限於北半球

溫帶。此外，本類群還包含了分布在北半球溫帶和南半球的空團菌屬 

(Cenococcum)、蠟蘑屬 (Laccaria)、Pseudotomentella 屬、Piloderma

屬等，或者分布在北半球溫帶和非洲的棒瑚菌屬 (Clavariadelphus) 

等 (Tedersoo et al., 2010)。  

  第三類則是只出現在紐西蘭、澳洲和南美洲的外生菌根真菌。例

如：可能以南半球為起源中心的牛肝菌 Austropaxillus 屬 (Horak, 

1983)，以及只分布在南半球和亞洲的絲膜菌鱗傘屬  (Descolea) 

(Tedersoo et al., 2010)。 

  熱帶地區有豐富的生物多樣性，外生菌根真菌的宿主植物也很豐

富，有松科、殼斗科  (Fagaceae)、楊柳科 (Salicaceae)、龍腦香科 

(Dipterocarpaceae) 、 蘇 木 亞 科  (Caesalpinioideae) 、 木 麻 黃 科 

(Casuarinaceae)、海葡萄屬 (Coccoloba)、草莓樹亞科 (Arbutoideae)、

南青岡科 (Nothofagaceae)、細籽亞科 (Leptospermoideae) (Tedersoo et 

al., 2010)，這些宿主植物雖然長在熱帶，卻未發現獨特的外生菌根真

菌與它們建立共生關係，且在熱帶植物的外生菌根真菌多樣性也不如
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在溫帶地區的近緣宿主 (Sanmartin and Ronquist, 2004)，可能因為土

壤沃度高時，植物宿主不需要菌根菌共生，外生菌根真菌在土壤低沃

度較能與植物建立共生關係 (Janos, 1980)。經真菌學家整理，截至 

2008 年在 Web of Science 資料庫所獲得的 2,495 篇研究地點集中

在歐洲和北美洲，有 62% 為北半球松科植物的外生菌根真菌，22% 

為殼斗目 (Fagales) 植物 (Dickie & Moyersoen, 2008)，對熱帶植物的

外生菌根真菌研究與認識較有限。 

 

4.2 不同尺度下的外生菌根真菌的多樣性  

  溫帶地區的森林已有許多外生菌根真菌群落組成及多樣性的調

查，在植被設置穿越線或樣區 (Bahram et al., 2011)，研究對象包含各

種森林類型，如：芬蘭的挪威雲杉 (Picea abies) 針葉純林，在 864 平

方公尺的樣區內採集菌根並利用核酸分析，共發現 34 種外生菌根真

菌 (Korkama-Rajala et al., 2008)；德國東北的紅橡木 (Quercus rubra) 

闊葉純林，大於 0.2 公頃的樣區內以子實體調查發現 10 種外生菌

根真菌，以菌根的核酸分析鑑定出 25 種外生菌根真菌 (Gebhardt et 

al., 2007)；加拿大西部鐵杉  (Tsuga heterophylla) 和黑松  (Pinus 

contorta) 的針葉混合林，在 3.6 公頃的樣區內，持續三年的子實體

調查共獲得 128 種外生菌根真菌 (Kranabetter et al., 2005)；以及位於
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日本的針闊葉混合林調查中，將不同形態的菌根進行 DNA 分析，面

積 4 公頃和 5.8 公頃的森林分別發現 137 種和 121 種外生菌根

真菌 (Ishida et al., 2007)。各研究的氣候、樹種、面積、採樣方式、

分析方法相異，難以比較，但根據 Bruns (1995) 的定義，在 0.1 公

頃的面積內調查到 13～35 種以上的外生菌根真菌，即是高多樣性的

樣區。 

  過去鮮少研究針對單棵宿主調查外生菌根真菌多樣性 

(Bahram et al., 2011)。Cline (2004) 的研究顯示，一棵成熟的樹木擁

有的外生菌根真菌在 25 種以下，例如：分析花旗松 (Pseudotsuga 

menziesii) 的 10 個菌根樣本，共獲得 10～24 種外生菌根真菌；

歐洲赤松 (Pinus sylvestris) 的 22 個菌根樣本中，發現 16 種外生

菌根真菌  (Saari et al., 2005)；塞舌耳香屬植物  (Vateriopsis 

seychellarum)的  10 份菌根樣本，只發現  5 種外生菌根真菌 

(Tedersoo et al., 2007)；一直到 2011 年的一篇研究，調查一棵百年

歐洲山揚 (Populus tremula) 的外生菌根真菌多樣性，在 784 平方

公尺內高密度採集 130 份樣本，分析了 495 種菌根形態，共獲得 

122 種外生菌根真菌 (Bahram et al., 2011)。而這樣的高多樣性，超

出許多調查整片森林的研究，顯示採樣密度強烈影響多樣性的調查

結果。 
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  由於近年來分子生物技術的蓬勃發展，少數研究 (Lindner and 

Banik, 2009; Morris et al., 2008) 開始探討單一菌根根尖 (root tips) 的

外生菌根菌種組成。以基因選殖 (cloning) 搭配定序 (sequencing) 分

析 40 個白雲杉 (Picea glauca) 的菌根根尖，發現長度介於 1.0～2.0 

mm 的單一根尖存在 1～3 種外生菌根真菌，而長度介於 5.0～6.0 

mm的單一根尖，有 1～4 種外生菌根菌 (Lindner and Banik, 2009)。

而在闊葉樹也有相同的例子，櫟樹 (Quercus sp.) 林 104 個單一根

尖，有 26% 的根尖含有 2 種以上外生菌根真菌，最多到達 4 種 

(Morris et al., 2008)。顯示在自然環境中，很少有樹種的菌根根尖全由

一種外生菌根真菌構成，也呈現了外生菌根真菌在森林生態系、單株

林木根系和單一根尖等尺度下的高多樣性。 

 

4.3 影響外生菌根真菌的因子 

  目前對於影響外生菌根菌群落結構和多樣性的因子了解不多，因

為過去的研究多半關注環境的短期變動對外生菌根菌群落的影響，例

如：森林大火、汙染物增加或者實施森林經營策略造成的擾動等 

(DeBellis et al., 2006)。外生菌根真菌與植物的共生關係，取決於土壤

性質、棲地環境、植物宿主的年齡、健康和基因型、菌種的來源、棲

地內的微生物以及真菌之間的競爭 (Deacon and Fleming, 1992)，而外
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生菌根真菌的群落組成與多樣性同時受到了複雜的生物因子 

(Dahlberg et al., 1997; Visser, 1995) 與非生物因子 (Erland and Taylor, 

2002; Gehring et al., 1998) 的影響。  

  影響外生菌根真菌群落組成與多樣性的非生物因子包含了土壤

類型 (Moser et al., 2005; Walker et al., 2005)、土壤養分 (Nantel and 

Neumann, 1992; Avis et al., 2003)、氣候 (O’Dell et al., 1999) 等。Moser

等人 (2005) 在奧勒岡州的櫟樹 (Quercus garryana) 森林選取三個樣

區，每個樣區都有兩種土壤分布：蛇紋石土壤 (serpentine soil) 和非

蛇紋石土壤 (nonserpentine soil)，之後進行菌根調查分析外生菌根真

菌多樣性，三個樣區的蛇紋石土壤區都擁有較高的外生菌根真菌多樣

性，調查到的 74 種外生菌根真菌中，有 46 種出現在蛇紋石土壤

區，其中有 32 種外生菌根真菌只在蛇紋石土壤區調查到，顯示土壤

對於外生菌根真菌的多樣性是一個重要的因子。除了土壤類型外，土

壤的溫度、濕度、酸鹼值也會影響外生菌根真菌群落。此外，不同的

土壤層級 (soil layers) 中，能獲得的資源分配不同，外生菌根真菌能

夠沿著宿主根系拓殖到不同的層級 (Bruns, 1995)，因此外生菌根真菌

群落組成也隨之變化 (Dickie et al., 2002; Tedersoo et al., 2003)。 

  在美國西北方的奧林匹克島  (Olympic Peninsula) 的西部鐵杉 

(Tsuga heterophylla) 和花旗松 (Pseudotsuga menziesii) 混合林中，設
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置了八個濕度由低到高的樣區，並且進行為期兩年的子實體調查。迴

歸分析顯示，樣區雨量與外生菌根真菌物種多樣性和豐量 (abundance) 

呈現正相關 (O’Dell et al., 1999)；而在巴西南方的火炬松 (Pinus 

taeda) 森林和鄧恩桉 (Eucalyptus dunnii) 森林進行一整年的子實體

調查發現，外生菌根真菌的物種多樣性和豐量 (abundance) 隨季節而

改變 (Giachini et al., 2004)，在日本的冷杉 (Abies) 林也有相同情形 

(Matsuda and Hijii, 1998)，每個季節的溫度和雨量不同，加上各菌種

的出菇物候相異，說明了氣候對外生菌根真菌群落組成的影響。 

  除了上述環境因子外，生物因子對於外生菌根真菌群落組成的影

響似乎更大 (Twieg et al., 2009)，其中包含了宿主種類和年齡 (Twieg 

et al., 2007)、森林結構 (Villeneuve et al., 1989; Nantel and Neumann, 

1992; Ishida et al., 2007)、外生菌根真菌間的交互作用 (Nara et al., 

2003; Koide et al., 2005) 等。 

  由於外生菌根真菌有不同程度的宿主專一性 (host specificity) 

或宿主喜好 (host preference)，使植物種類直接影響外生菌根菌的群

落結構 (Massicotte et al., 1994; Massicotte et al., 1999)。Nantel 和

Neumann (1992) 根據在針闊葉混合林中的子實體調查，排除土壤因

子後，發現外生菌根菌的群落組成和植物宿主的群落組成具有高度相

關。宿主植物的根部分泌物或落葉，會釋放特殊的有機物質，例如：
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胺基酸 (amino acids)、核苷酸 (nucleotides)、酚類 (phenols)、醛類 

(aldehydes) 等 (Koske and Gemma, 1992)。這些物質能夠影響部分外

生菌根菌種的孢子萌發和菌絲生長 (Fries, 1983)，進而影響外生菌根

真菌的宿主專一性 (Conn and Dighton, 2004; Kernaghan, 2005)。 

  除了宿主種類外，植物宿主的年齡也是一個重要的影響因子。在

加拿大的西部鐵杉 (Tsuga heterophylla) 和海灘松 (Pinus contorta) 

針葉混合林中，選取四個平均年齡分別為：20 年、59 年、109 年和

205年的森林各三個樣區，進行為期三年的子實體調查。迴歸分析顯

示，在森林年齡未達 150 年前，外生菌根菌的豐度 (richness) 與森

林年齡呈現正相關。當森林年齡超過 200年後，外生菌根真菌的豐度

有減少的趨勢 (Kranabetter et al., 2005)。在闊葉林也有相同的趨勢。

德國的紅橡木 (Quercus rubra) 森林中，分別在 5年、21 年、33 年、

43 年的林分進行子實體和菌根調查，結果顯示，菌根形態的多樣性

與林分年齡呈現正相關。然而在子實體調查中，因為時逢乾旱，在

21 年和 33 年林分各有 3 種外生菌根真菌，43 年林分只有 1 種，5

年的林分沒有發現子實體 (Gebhardt et al., 2007)，但這樣的調查結果

受限於氣候，未必能如實反映地下的外生菌根真菌多樣性。此外，以

森林或林分的尺度比較其外生菌根真菌多樣性，無法排除空間異質性 

(spatial heterogeneity) 和菌種來源可及性 (inoculum availability) 造成
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的差異。 

 

4.4 國內文獻回顧 

  台灣位處北回歸線上，為熱帶與亞熱帶交界。由於歐亞板塊與菲

律賓海板塊運動造成山脈隆起，近 4,000 公尺的垂直高度差，造就了

從熱帶到寒帶氣候區的多樣化棲地 (楊國禎等，2011)，孕育了豐富的

生物資源，更有台灣冷杉  (Abies kawakamii) 和台灣鐵杉  (Tsuga 

chinensis var. formosana) 等特有種及變種。但是，相較於植物，植物

外生菌根真菌的研究並不多。 

  台灣的大型真菌研究，最早為日本學者澤田兼吉所報導 (Sawada, 

1959)，但其研究以植物病原菌為主。而後陸續有各類群的分類研究，

包括：牛肝菌科 (Boletaceae) (Yeh and Chen, 1980, 1981, 1982, 1983, 

1985；沈義隆，2001；Chen and Yeh, 2000; Chen et al., 1997 a, 1997 

b,1997 c, 1998 a, 1998 b)、紅菇屬 (Russula) (Chou and Wang, 2005; 陳

復琴，2004)、鵝膏屬 (Amanita) (Yang and Chen, 2003; Chen et al., 

2002)、炭角菌科 (Xylariaceae) (Ju and Tzean, 1985 a, 1985 b)、口蘑科 

(Tricholomataceae) (Chou and Wang, 2004)、多孔菌目 (Polyporales) (張

東柱， 2009)、皮殼菌科  (Corticiaceae) (Wu, 2000)、無褶菌目 

(Aphyllophorales) (Chou, 2000; Wu, 1995)、盤菌 (Discomycetes) (Wang, 
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1993; Wu et al., 2007) 等。 

  近二十年來，台灣大型真菌的調查遍布各地，從陽明山 (吳聲

華，2000)、桃園縣中低海拔 (何源三，2003)、大礁溪實驗林 (曾詩

涵，2010；游婉婷，2010)、福山植物園 (張東柱等，2000)、觀霧 (王

也珍和周文能，2004)、雪霸國家公園 (王也珍和周文能，2009)、雪

山東峰 (曾璿融，2012)、雪山坑溪 (曾顯雄等，2006)、合歡山 (高

明脩，2012)、瑞岩溪 (張東柱，2004)、關刀溪 (Tschen et al., 2004)、

蓮華池 (周文能，2000)、元埔農場 (林彥辰，2008；高琇慧，2010；

許秀玲，2010；陳淑榆，2010)、人倫林道 (Lin et al., 2011)、溪頭 (蕭

文偉等，2010)、玉山國家公園濁水區 (吳聲華等，1996)、北大武山 (陳

朝圳，2006)、南仁山 (王也珍，1999)、蘭嶼 (Wu and Chen, 2002; Wang, 

2002)，到墾丁國家公園 (簡秋源和葉開溫，1986) 都有報告，其中僅

高明脩 (2012) 和曾璿融 (2012) 研究特定樹種的外生菌根真菌。 

  過去，台灣林木外生菌根的野外調查僅有一篇，胡弘道 (1981) 

記錄了高山造林樹種台灣鐵杉 (Tsuga chinensis var. formosana)、台灣

冷杉 (Abies kawakamii)、台灣二葉松 (Pinus taiwanensis)、華山松 

(Pinus armandii) 和台灣雲杉 (Picea morrisonicola) 的菌根形態多樣

性。然而，由菌根形態無法得知外生菌根的菌相。許多研究將經濟價

值高的菌根菌分離並培養 (高嘉鴻，2005；胡弘道等，2008)，接種
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在琉球松 (Pinus luchuensis) (顏江河等，1997)、赤桉 (Eucalyptus 

camaldulensis) (林芳如，2002)、青剛櫟 (Cyclobalanopsis glauca) (胡

弘道和黃鏡諺，2004；陳怡君，2004；劉啟福，2010) 等林木，觀察

其菌根形態，測試菌根形成的最適條件 (胡弘道等，2007)，了解菌

根形成對於植物宿主的影響 (陳潔音和顏江河，2004)。目前對林木

外生菌根真菌多樣性的了解有限。 

 

五、 研究目的  

  近年，歐美地區研究探討溫帶森林的外生菌根真菌群落結構、物

種多樣性以及真菌與宿主的共生關係，多比較不同樹種的森林或不同

的林分。台灣位處亞熱帶，擁有海拔 3,000 公尺以上、類似溫帶森

林的亞高山生態系。本研究調查台灣亞高山生態系之台灣冷杉 (Abies 

kawakamii) 與台灣鐵杉 (Tsuga chinensis var. formosana) 混合林，以

林木個體作為研究對象，以核酸分析兩種林木菌根中，外生菌根真菌

多樣性，同時探討各胸徑林木之外生菌根真菌豐度與各形態菌根之外

生菌根真菌物種組成。 
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材 料 與 方 法 

一、 研究地點 

  研究地點位於南投縣與花蓮縣交界的合歡山地區，隸屬太魯閣國

家公園。春夏間的梅雨、夏秋颱風挾帶的西南氣流以及冬季的東北季

風，均為此處帶來豐沛雨量。加上東北季風的水氣受到地形阻隔，隨

海拔高度提升而溫度驟降，造成數月至半年的積雪，集中在合歡山的

昆陽到小風口 (曾盛堂，1996)。除了少數山峰被玉山圓柏 (Juniperus 

squamata) 和杜鵑冠叢盤據外，此地區主要的木本植物為台灣冷杉 

(Abies kawakamii)、台灣鐵杉 (Tsuga chinensis var. formosana)、台灣

二葉松 (Pinus taiwanensis)、台灣刺柏 (Juniperus formosana) 和玉山

杜鵑 (Rhododendron pseudochrysanthum)，主要的草本植物則為玉山

箭竹 (Yushania niitakayamensis)。 

  省道台十四甲  36.6 K 處，特有生物研究保育中心  (Taiwan 

Endemic Species Research Institute) 高海拔試驗站後方，選擇有一公頃

每木調查紀錄的混合林樣區 (林旭宏和賴國祥，2000) 進行研究 (圖

一 A)。該森林的林相單純，83.24% 的木本植物為台灣冷杉，台灣鐵

杉佔 15.82%。林下布有高度  2 m 以上的玉山箭竹  (Yushania 

niitakayamensis) (林旭宏和賴國祥，2000)，海拔高度約為 3,005 m。

根據鄰近的小風口氣象測站資料，2009 年的林內月均溫介於 –0.6～
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11.1°C，年均溫為  6.4°C，相對溼度為  83.2%，林外的年雨量為 

3,153.6 mm (特有生物中心高海拔試驗站 http://hm.tesri.gov.tw/)。 

 

二、 實驗設計 

  在一公頃台灣冷杉與台灣鐵杉混合林內，分別選取面積 10 公尺 

X 10 公尺的一個台灣冷杉樣區和一個台灣鐵杉樣區，樣區內只有單

一樹種和玉山箭竹混生，且樣區內有該樹種四個胸高直徑 (diameter 

at breast height, DBH) 徑級的林木。根據張惠珠和古心蘭 (2000) 在

鄰近地區台灣冷杉森林的研究顯示，台灣冷杉的樹齡和 DBH 呈現對

數關係。本研究以 DBH代表樹齡，在兩個小樣區內，分別選取 4 棵

不同 DBH的同種樣樹 (表一，圖一 B)，排除地理上菌種可及性所造

成的差異，使用核酸技術分析比較四個年齡台灣冷杉與台灣鐵杉的外

生菌根真菌群落組成，同時進行採樣頻度與多樣性相關性測定，並了

解各形態型菌根的外生菌根真菌組成。 

 

2.1 四個徑級的台灣冷杉和台灣鐵杉外生菌根菌群落組成 

  本 實驗以變性梯度膠體電泳  (Denaturing gradient gel 

electrophoresis, DGGE) 分析四個胸高直徑的台灣冷杉與台灣鐵杉共 

8 棵樹的外生菌根真菌群落組成，並結合基因選殖 (cloning) 和定序 

(sequencing)，了解主要 DGGE 核酸條帶的外生菌根真菌種類。於 

http://hm.tesri.gov.tw/
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2009 年 8 月在樣樹冠幅面積 (crown area) 對應的表土上，以樹幹為

中心，沿東、南、西、北四方的半徑軸線 (crown radius) 取 8 個等

距的採樣點，每棵樹有 32 個菌根樣本。為降低日後核酸分析的工作

量，每個樣本隨機取 15 個菌根根尖，來自同方向的 8 個樣本，前 4 

個和後 4 個分別混合成兩個樣本 (圖二 A)，每個混合樣本有 60 個

菌根根尖，每棵樹有 8 個混合樣本，八棵樣樹有共有 64 個混合樣

本。 

2.2 採樣頻度測定 

  為測定採樣努力量 (sampling effort)，以 DGGE 分析一棵樣樹各

取樣點的外生菌根真菌群落組成，並使用統計軟體 Primer 5 (Clarke 

and Warwick, 2001) 的相似度分析 (Analysis of similarity, ANOSIM) 

比較各樣點的差異。2009 年 6 月於編號 A4 冷杉樣樹冠幅面積對

應的表土上，以樹幹為中心，沿著東、南、西、北四個方位的半徑軸

線，各取 5 個等距的採樣點，共 20 個樣本 (圖二 B)，每個樣本隨

機取 15 個菌根根尖，進行核酸分析。 

2.3 各形態型菌根的外生菌根真菌組成 

  為了解台灣冷杉與台灣鐵杉樣樹各形態型菌根的外生菌根真菌

組成，2011 年 8 月於編號 A4 台灣冷杉及編號 T4 的台灣鐵杉樣

樹冠幅面積對應的表土，以樹幹為中心，沿東、南、西、北四方的半
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徑軸線各取 2 個等距的採樣點 (圖二 C)。每棵樹有 8 個樣本，共 

16 個樣本。每棵樹的 8 個樣本先予混合，以解剖顯微鏡觀察菌根形

態後，參考 Agerer (1995) 的分類方式與胡弘道 (1981) 的形態型比

對，記錄各菌根形態之根尖顏色、根尖長寬、菌絲顏色和包覆根尖狀

況。兩棵樹的每種形態型取  6 個根尖，分別放入微量離心管 

(eppendorf tube) 萃取 DNA，以聚合酶鏈鎖反應增幅擔子菌 rDNA 的 

ITS 片段，再以限制內切酶片段多型性 (restriction fragment length 

polymorphism, RFLP) 分析將產物初步分群，將各菌根形態不同 

RFLP 型的核酸 PCR 產物再進行 DNA 選殖並定序，並與現有資料

庫的核酸序列比對，進而鑑定菌種。 

 

三、 菌根採樣方法與樣本處理 

  採集菌根時，以鏟子撥開枯枝落葉層，在採樣點挖取深度 15 cm

以內、面積 10 X 10 cm的表土。剝除非根圈土壤，將菌根連同附著

的土壤以夾鏈袋封存帶回實驗室，貯藏於 4°C (Goodman et al., 

1996)。爾後使用 2.5 mm 篩網篩除土壤，菌根以自來水清洗，再以

尖鑷移除菌根上殘留的細微顆粒，以紙巾壓乾，再裝入微量離心管。 
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四、 菌根 DNA的萃取 

  參考 Doyle 和Doyle (1990) 的CTAB (Cetyl trimethyl ammonium 

bromide) 萃取法，將滅菌的金鋼砂 (Sea sand C, Nacalai tesque, Japan) 

加入裝有菌根樣本的微量離心管，以研磨棒 (polypropylene conical 

tissue grinder, Scienceware, USA) 研磨，破碎細胞。加入 65°C 預熱

的 500 μl CTAB buffer (20 mM CTAB，1.4 M NaCl，100 mM Tris-HCl 

[pH 8.0]，20 mM EDTA，10 g PVP-40 solid)，防止細胞內酵素與 DNA 

反應，再加入 3 μl 2-Mercaptoethanol (Sigma，USA) 振盪數秒，使蛋

白質變性。在 65°C 水浴 30 min 後，加入 500 μl dichloromethane/ 

isoamyl alcohol (24:1)，輕微地混合後，使用桌上型超高速離心機 

(260D brushless microcentrifuge, Denville, USA)，以 14,000 rpm 轉速

離心 3 min，分離蛋白質和有機層，吸取含有核酸的上層液至新的離

心管。在上層液中加入  300 μl 異丙醇  (Isopropanol, Mallinckrodt 

Baker, USA) 並輕微地混合，使 DNA沉澱，再次以 14,000 rpm 離心

2 min，倒掉上清液。離心管底部的 DNA 沉澱加入 500 μl Wash buffer 

(76% ethanol, 10 mM ammonium acetate)，靜置 2 min 後，以 14,000 

rpm 離心 2 min，倒掉上清液去除鹽類，在無菌操作台內倒置風乾。

單一菌根根尖 DNA 加入 20 μl無菌水，混合菌根 DNA則加入 30 μl

無菌水。以 37°C 回溶後，貯藏於 –80°C。 
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五、 聚合酶鏈鎖反應和瓊脂凝膠電泳 

  進行聚合酶連鎖反應 (Polymerase Chain Reaction, PCR) 時，以

擔子菌廣效性引子對 ITS1F (5’–CTT GGT CAT TTA GAG GAA GTA 

A–3') 與 ITS4B (5’–CGC CCG CCG CGC CCC GCG CCC GGC CCG 

CCG CCC CCG CCC CAG GAG ACT TGT ACA CGG TCC AG–3’) 

(Gardes and Bruns, 1993) (明欣生物科技公司，台灣) 增幅外生菌根擔

子菌 rRNA基因的 ITS (internal transcribed spacer) 區域。每管 50 μl

的 PCR 反應中，包含 10 mM 引子各 0.5 μl，模板 DNA 5 μl，25 mM 

MgCl2 3 μl，5 μl 10X Taq buffer，2 U Taq DNA Polymerase 及 10 mM 

dNTPs 0.5 μl (MBI Fermentas, USA)。反應條件如下：95°C 下變性 3 

min，1 個循環；95°C 30 sec，55°C 30 min，72°C 1 min，共 35個循

環；72°C 10 min，1個循環。反應完成後，每個樣本取 5 μl PCR 產

物，注入含有 EtBr (Ethidium bromide, Sigma, USA) 的 1.2% 瓊脂膠

體  (Agarose I™, Amresco, USA) 上，並以  100 bp 分子量標幟 

(marker) (GeneRuler™ 100 bp Plus DNA Ladder, Fermentas, USA) 做

對照，使用 0.5X TAE buffer (20 mM Tris-acetate, 0.5 mM EDTA) 在

100 V 下進行電泳 30 min, 最後使用照相系統 (BioDoc-It Imaging 

System, UVP, USA) 拍照存檔。 
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六、 限制內切酶片段多型性分析 

  PCR產物以兩種內切酶 HaeIII 和 HinfI (New England Biolabs, 

UK) 進行限制內切酶片段多型性  (Restriction fragment length 

polymorphism, RFLP) 分析，進行 PCR 產物純化，每個樣本的反應

量為：1 μl 的內切酶、1 μl 的 NE buffer 和 8 μl 的 PCR 產物。在

37°C 下反應 16 hr 後，將產物進行瓊脂電泳分析，以 UV 照相系統 

(BioDoc-It Imaging System, UVP, USA) 存檔並比對圖譜，各菌根形態

的不同 RFLP 型 PCR 產物均予定序分析。 

 

七、 變性梯度膠體電泳 (denaturing gradient gel electrophoresis, 

DGGE) 

  分析菌根樣本的 PCR 產物再以 ITS1F–GC (5’–CGC CCG CCG 

CGC GCG GCG GGC GGG GCG GGG GCA CGG GGG GCT TGG 

TCA TTT AGA GGA AGT AA–3’) (Gardes and Bruns, 1993) 和 ITS2 

(5’–GCT GCG TTC TTC ATC GAT GC–3’) (White et al., 1990) 進行

semi-nest PCR，PCR 條件同前述，目的為縮短片段長度並在末端加

上 GC-clamp。以瓊脂電泳確認產物後，將 semi-nest PCR 產物進行

變性梯度膠體電泳分析。  

電泳膠成份為 8% 丙烯醯胺 (Acrylamide, Bio-Rad Laboratories, 
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USA)，變性劑為尿素 (Urea, Bio-Rad Laboratories, USA) 和甲醯胺 

(formamide, Bio-Rad Laboratories, USA)，採樣頻度測定實驗所使用的

變性梯度為 20～40%，分析四個年齡台灣冷杉與台灣鐵杉的菌根樣

本時，變性梯度調整為 25～50%。每個樣本取 45 μl PCR 產物分別

注入電泳膠，以 60°C 70 V 電泳 16 hr，膠體以 EtBr 染色 15 min 

後，放入去離子水中褪染  30 min，以  UV 照相系統  (BioDoc-It 

Imaging System, UVP, USA) 記錄。照相存檔後，以解剖刀切取 DGGE 

圖譜中主要核酸條帶，分別裝入離心管，加入 20 μl 無菌水，37℃回

溶 30 min 後，再以引子對 ITS1F 和 ITS2 增幅回溶的 DNA，以備

後續選殖用，使用 Quantity One 膠體定量軟體 (Bio-Rad Laboratories, 

USA) 分析 DGGE 圖譜。 

 

八、 PCR 產物純化 

  各 RFLP 型的單一根尖樣本的 PCR 產物和 DGGE 核酸條帶

的 PCR 產物經電泳 30 min 後，使用紫外光照相系統，以解剖刀切

取個別條帶裝入微量離心管。PCR 產物以套組 Gel / PCR DNA 

Fragments Extraction Kits (Geneaid, USA) 純化 DNA。參考使用手

冊，在裝有凝膠條帶的離心管內加入 500 μl 的 DF buffer 並振盪混

勻，置於 60°C，每隔 3 min 旋轉一次離心管，待凝膠完全溶解，在
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室溫下冷卻。，將溶解的凝膠全數置入組裝在 collection tube 內的 

DF column，以 14,000 rpm 轉速離心 30 sec 後，倒掉 collection tube 

內廢液。接著，將 400 μl W1 buffer 加入 DF column，離心 30 sec 

後，倒掉 collection tube 內廢液，再加入 600 μl Wash buffer，放置 1 

min 後，離心 30 sec，去除雜質，再次離心 3 min，使 DF column 乾

燥。最後，將 DF column 放入新的離心管內，加入 20 μl 無菌水放

置 2 min 回溶 DNA，再離心 2 min 即完成 DNA 純化。 

 

九、 基因選殖 

  PCR產物純化後，進行基因選殖 (Cloning)。用 TA Cloning Vector 

Kit (RBC Bioscience, USA) 做 DNA 接合反應 (Ligation)，參考使用

手冊，在微量離心管內依序加入 1 μl buffer A、1 μl buffer B、2 μl 

vector、5 μl DNA 和 1 μl T4 DNA ligase，經過振盪離心後，在 4°C 下

接合反應 16 hr。進行大腸桿菌細胞轉型 (Transformation)，加入 20 μl 

勝任細胞 (Fast-Trans Competent E. coli DH5α, Protech Inc, Taiwan)，混

合後在 4°C 下放置 1 hr，接著於 42°C 下進行熱休克反應 (Heat 

shock) 50 sec，使 DNA 進入細胞，將離心管放回 4°C 2 min，加入 

500 μl LB broth (Luria-Bertani broth, Difco™, USA)，以 37°C 100 rpm 

振盪培養大腸桿菌 1 hr，再以 8,000 rpm 離心 50 sec，移除 400 μl 
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上清液，剩餘菌液分別加入三皿表面塗布 IPTG 和 X-gal、且含有 

Ampicillin 的 LB 培養基上，以曲玻璃棒塗抹至乾。在 37°C 下培

養 16 個小時後，進行藍白篩選 (Blue-white screening)。每個樣本挑

取 10 個菌落大而明顯的白色菌株，以接種環 (loop) 純化到新的 

LB 培養基上，之後以 TA Cloning Vector Kit (RBC Bioscience, USA) 

所附的引子對 M13F (5'–GTT TTC CCA GTC ACG ACG TTG TA–3') 

和 M13R (5'–CAG GAA ACA GCT ATG ACC–3')，進行 PCR，增幅條

件如同上述，反應量改為一半。經瓊脂電泳確認產物大小後，將成功

選殖的樣本 PCR 產物進行限制內切酶片段多型性分析，反應條件和

使用內切酶如同上述。 

 

十、 定序與序列排列比對 

  將各基因選殖樣本中，核酸帶有不同 RFLP 型的菌落送交明欣

生物科技公司 (台灣) 定序。序列使用 ChromasPro (Technelysium Pty 

Ltd, Australia) 軟體排比雙股序列。之後使用 NCBI (National Center 

for Biotechnology Information) 網站 (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/) 的

BLAST 功能，進行序列比對，找出最近緣物種，以 MultAlin 網站 

(http://multalin.toulouse.inra.fr/) 比較各樣本序列間差異。 
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十一、 統計與分子親緣關係分析 

變性梯度膠體電泳圖譜分析獲得的數據，以有 /無類型資料 

(presence/absence data) 格式，使用統計軟體 Primer 5 (Clarke and 

Wariwick, 2001) 分 析 ， 計 算  Bray-Curtis 相 似 度 ， 以 MDS 

(Multidimensional scaling) 呈現樣本間的外生菌根菌群落組成相似

度。以相似度分析 (Analysis of similarity, ANOSIM) 分析組間的差

異，以 Global R 和 P value 顯示組間差異大小及顯著程度，再以 

Pairwise test 比較兩組間差異；採樣頻度測定使用軟體 R (version 

2.15.0) 繪製稀釋曲線 (Rarefaction curve)，顯示累積 DGGE 條帶數

和樣本數的關係；另外，將 DGGE 核酸條帶的序列和 NCBI 上最

近緣序列轉置成 FASTA 格式，使用 Cluster X 1.83 (Thompson et al., 

1997) 進行多條序列比對。接著使用  Phylip (Phylogeny Inference 

Package, version 3.69) (Felsenstein, 1995) 套件中的 SEQBOOT 進行

1,000次 bootstrapping，以 DNADIST (Jukes and Cantor, 1969) 計算遺

傳距離，再以  NEIGHBOR 程式建構鄰接法  (Neighbor-joining 

method, NJ) (Saitou and Nei, 1987) 親緣樹，最後以 MEGA (Molecular 

evolutionary genetics analysis, version 4.0) (Tamura et al, 2007) 軟體繪

製親緣樹。 
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結   果 

一、 樣本數的決定 

  變性梯度凝膠電泳  (denaturing gradient gel electrophoresis, 

DGGE) 分析台灣冷杉 A4 (DBH = 78.0) 的 19 個菌根樣本 DNA，共

獲得 23 個外生菌根真菌核酸條帶。稀釋曲線 (rarefaction curve) 顯

示，累積樣本數達 14 個以上時，累積條帶數曲線漸趨平緩 (圖三)。

在一棵樹的根圈採集 14 個樣本足以代表該樹的外生菌根真菌多樣

性。 

 

二、 四個徑級台灣冷杉與台灣鐵杉外生菌根真菌的遺傳多樣性 

  變性梯度凝膠電泳 (denaturing gradient gel electrophoresis, DGGE) 

分析四個胸高直徑 (Diameter at breast height, DBH) 的台灣冷杉與台

灣鐵杉，64 個混合樣本共獲得 37 個外生菌根真菌核酸條帶 (圖

四)。台灣冷杉四棵樣樹 (DBH分別為 13.0, 29.2, 49.5, 78.0 ) 的樣本各

有 23，23，24，24 個條帶；台灣鐵杉四棵樣樹 (DBH分別為 19.5, 52.7, 

86.0, 117.0) 的樣本各有 22，24，25，26 個條帶 (表二)，兩個樹種

間的外生菌根真菌的遺傳多樣性差異不大。在 37 個 DGGE 條帶

中，第 12、15、31、32和 34 號條帶在八棵樹的樣本都有測到，第 2、

11、37 號條帶只在台灣冷杉樣本偵測到，第 33 號條帶只在台灣鐵



 

32 

杉樣本偵測到 (圖四，表二)。 

  在 37 個條帶中，切取 24 條明亮清晰的主要條帶 (major bands) 

回收 DNA，以基因選殖 (cloning) 獲得單一序列，與 GenBank 資料

庫比對，菌種相似度高於 98% 以上的序列視為同種，其中，紅菇科 

(Russulaceae)、牛肝菌科 (Boletaceae)、鵝膏科 (Amanitaceae) 另與合

歡山的子實體序列 (高明脩，2012) 比對，序列相似度高於 98% 者

列入表中，本研究共測得 6 科 25 種外生菌根真菌 (表三)， 其中包

含絲膜菌科  (Cortinariaceae) 10 種，紅菇科  9 種，耳匙菌科 

(Auriscalpiaceae) 1 種，鎖瑚菌科  (Clavulinaceae) 2 種，革菌科 

(Thelephoraceae) 有 2 種，鵝膏科 1 種。利用分子鑑定到種的有緻

密紅菇  (Russula compacta)、皮氏紅菇  (R. peckii) 和正紅菇  (R. 

vinosa)、齒菌 (Hydnum ellipsosporum) 和李逵鵝膏 (Amanita liquii)。 

 

三、 台灣冷杉與台灣鐵杉之外生菌根真菌群落組成比較 

  利用八棵樹樣本之  37 個 DGGE (denaturing gradient gel 

electrophoresis) 條帶的有/無資料 (presence/absence data) 進行相似度

分析 (analysis of similarity, ANOSIM)，顯示台灣冷杉和台灣鐵杉的外

生菌根真菌群落組成沒有顯著差異 (Global R=0.073, p>0.05)。在多元

尺度分析 (multidimensional scaling, MDS) 和相似度分析的結果顯
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示，兩種樹種的外生菌根真菌群落組沒有明顯分群 (圖七)。 

  變性梯度凝膠電泳主要條帶獲得的 25 種外生菌根真菌分類群

中，23 種真菌的對應條帶在兩個樹種均有測到 (表四)，其中 10 種

真菌對應的條帶，在八棵樹的樣本均有偵測到，分別為：李逵鵝膏、

緻密紅菇、皮氏紅菇、正紅菇、Russula sp. 2、R. sp. 3、Cortinarius sp. 

6、Cortinarius sp. 7、Cortinarius sp. 8 和 Clavulinaceae sp. 1，是樣區

的優勢菌種。唯 R. sp. 1和 Cortinariaceae sp. 2對應條帶只在台灣冷杉

偵測到，Thelephoresis sp. 1對應的條帶只在台灣鐵杉偵測到，顯示本

研究樣區中，多數的外生菌根真菌可與這兩種樹種共生，沒有宿主專

一性 (host specificity)。 

 

四、 各徑級台灣冷杉的外生菌根真菌多樣性與群落組成 

  以變性梯度凝膠電泳圖譜顯示，四個徑級的台灣冷杉 A1、A2、

A3、A4，分別有 23、23、24、24 個外生菌根真菌核酸條帶 (圖八)，

其菌根菌遺傳多樣性豐度差異不大。而在優勢菌種的多樣性上，已知

的 25 種外生菌根真菌分類群中，四棵台灣冷杉樣本條帶分別對應到

有 22、17、21、19 種真菌 (表四)，顯示外生菌根真菌的物種多樣性

未隨宿主徑級增減而有一定變化趨勢。此外，以變性梯度凝膠電泳分

析各徑級的 8 個樣本，根據各樣本外生菌根真菌群落組成繪製的樹
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狀圖顯示，第一個分支多為冷杉 A1、A2 樣本，有 25% 相似度；第

二個分支多為 A3、A4 的樣本，有 27% 相似度 (圖十)。其中，冷

杉 A1 的樣本最為聚集，有 6 個樣本間的相似度達 33%。整體而

言，A1 樣本與半數 A2 樣本有 25% 相似度，與 2 個 A3 樣本有 

33% 以上的相似度，僅 1 個樣本與 1 個 A4 樣本相似度達 57%。

徑級大小較相近的台灣冷杉，擁有較多菌根菌群落組成相似的樣本。 

  條帶定序的結果中 (表四)，李逵鵝膏、緻密紅菇、正紅菇、正紅

菇、Russula sp. 1、R. sp. 2、R. sp. 3、Cortinarius sp. 6、C. sp. 7、C. sp.8、

Tomentella sp. 1和 Clavulinaceae sp. 1 等十二種外生菌根真菌對應的

條帶在四棵冷杉樣樹都有偵測到，顯示它們都是台灣冷杉的優勢菌

種。 

 

五、 各徑級台灣鐵杉的外生菌根真菌多樣性與群落組成 

  以變性梯度凝膠電泳圖譜顯示，四個徑級的台灣鐵杉 T1、T2、

T3、T4，分別有 22、24、25、26 個外生菌根真菌核酸條帶 (圖八)，

各徑級鐵杉的菌根菌遺傳多樣性差異不大。然而，在已知的 25 種外

生菌根真菌分類群中，四棵台灣冷杉樣本條帶分別對應到有 16、21、

19、19 種真菌 (表四)，外生菌根真菌的物種多樣性未隨台灣鐵杉徑

級增加而變化。根據四棵台灣鐵杉各樣本外生菌根真菌群落組成繪製
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的樹狀圖顯示，T1 有 4 個樣本分別與 T2 樣本相似度超過 40%，

T2 有 3 個樣本與 T3 的 3 個樣本相似度達 36%，T3 樣本有 3 個樣

本與 T4樣本的 5個樣本相似度達 31%，T4 的樣本多與 T2、T3樣本

較相似。整體而言，在各級鐵杉間，彼此各有少數樣本較為相似，但

徑級大小較相近的台灣鐵杉，擁有較多菌根菌群落組成相似的樣本。 

  而條帶定序的結果中 (表四)，李逵鵝膏、緻密紅菇、正紅菇、正

紅菇、Russula sp. 1、R. sp. 2、R. sp. 3、R. sp. 5、Lactarius sp. 1、

Cortinariaceae sp. 1、Cortinarius sp. 5、C. sp. 6、C. sp. 7、Clavulinaceae 

sp. 1、Thelephoraceae sp. 1等十五種外生菌根真菌的核酸條帶在四棵

鐵杉都有測到，顯示它們是台灣鐵杉重要的優勢共生菌。 

 

六、 台灣冷杉和台灣鐵杉的菌根形態 

  以解剖顯微鏡觀察分別由 A4 台灣冷杉及 T4 台灣鐵杉採集的 8

個菌根樣本，共記錄六種形態菌根，分別為黃色菌根 I型、黑色菌根

型、白色菌根 II型、白色菌根 I型、白色菌根 III型、黃色 II型菌根 (圖

九)。其中，黃色 I 型、黑色型、白色 I 型、白色 II 型四種菌根形態

在兩種樹種都有，白色菌根 III型採自台灣冷杉，黃色 II型採自台灣

鐵杉。 
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七、 六種菌根形態的外觀描述 

  黃色菌根 I型出現頻率最高，表面平滑 (smooth)，為單根 (simple, 

unramified) 或單軸－羽狀 (monopodial pinnate) 分枝的橘黃色菌根 

(圖九 A)，根尖長度 (tip length) 500～4,500 μm，根尖直徑 (tip width) 

300～500 μm。 

  黃色菌根 II 型為表面粗糙的橘黃色菌根 (圖九 B)，呈單根型無

分枝，根尖長度長達 3,500～5,600 μm，根尖直徑 500～700 μm。 

黑色菌根型在許多樣點都有採到，為單根型或不規則羽狀型 

(irregularly pinnate) 分枝 (圖九 C)，菌氈 (mantle) 表面有黑色放射

絲 (emanating hyphae) 向外延伸，根尖長度 1,000～3,600 μm，根尖

直徑 400～500 μm。 

  白色菌根 I型是單根或單軸－羽狀分枝的橘色菌根，菌根表面有

一層白色菌絲覆蓋，進入水中則變為淺棕灰色 (圖九 D)，根尖長度

2,500～3,200 μm，根尖直徑 500～600 μm。 

  白色菌根 II 型的菌根表面粗糙，有大量白色放射絲 (圖九 E)，

菌根為單根或不規則羽狀分枝，根尖長度 600～3,500 μm，根尖直徑 

300～500 μm。 

  白色菌根 III 型為表面平滑的白色菌根 (圖九 F)，有少許白色菌

絲向外延伸， 根尖短胖，根尖長度 600～2,500 μm，根尖直徑 500～
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800 μm，菌根呈現單根或單軸羽狀分枝。 

 

八、 六種菌根形態型的外生菌根真菌組成 

  六種菌根形態由二個樹種隨機挑選各 6個根尖，其中，黃色菌根

II型只採集到 4個根尖，共 58個根尖樣本萃取 DNA。以擔子菌廣效

性引子 PCR 增幅外生菌根真菌 rDNA 的 ITS 片段，成功率為 69%。

將增幅成功的產物以限制內切酶片段多型性  (restriction fragment 

length polymorphism, RFLP) 分析、基因選殖 (cloning) 和定序，共獲

得 19個外生菌根真菌序列。 

  分別與 NCBI網站、同一森林採集的紅菇科子實體序列比對後，

共獲得 7 科 13 種外生菌根真菌分類群 (表六)，分別為：皮氏紅菇 

(Russula peckii)、正紅菇 (R. vinosa)、紅菇 (R. sp. 1)、乳菇 (Lactarius 

sp. 2)、L. sp. 3、絲膜菌 (Cortinarius sp. 9)、C. sp. 10、齒菌 (Hydnum 

ellipsosporum)、鎖瑚菌 (Clavulina sp. 1)、蠟蘑 (Laccaria sp. 1)、革

菌 (Thelephoresis sp. 1)、T. sp. 2和牛肝菌 (Boletaceae sp.1)，在台灣

冷杉菌根測到 8種菌，台灣鐵杉測到 7種。其中，有六種在變性梯度

凝膠電泳的核酸條帶有測到。  

  由表五得知，不同形態菌根能偵測到同一種外生菌根真菌，如出

現頻率最高的皮氏紅菇，在台灣冷杉的黃色 I型和黑色菌根型測到，
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在台灣鐵杉的黃色 I 型、黃色 II 型和黑色菌根型偵測到。而蠟蘑

Laccaria sp. 1，在台灣冷杉的白色 II型和白色 III型菌根測到。 

  同一種菌根形態的不同根尖樣本，可測得多種外生菌根真菌。如

黃色 I 型菌根，於台灣冷杉樣本偵測到的皮氏紅菇、Russula sp. 1、

Lactarius sp. 1，以及台灣鐵杉樣本偵測到的皮氏紅菇、Clavulina sp. 

1、Boletaceae sp. 1和 Thelephoraceae sp. 1。黑色菌根型可測得正紅菇

與皮氏紅菇。白色 I 型菌根可測得齒菌 Hydnum ellipsosporum 和

Thelephoraceae sp.2，Cortinarius sp. 9、Cortinarius sp. 10、Laccaria sp. 

1、Lactarius sp. 3皆從白色 II型菌根測得。 

  另外，在單一根尖上，可能有兩種以上外生菌根真菌。如黃色 I

型菌根的 5號樣本，偵測到皮氏紅菇和 Lactarius sp. 1。白色 I型的 8、

9、10、11、12號樣本，偵測到 H. ellipsosporum和 T. sp. 2。而根尖

較為短小的白色 III型菌根 (表五)，六個樣本都只測到 Laccaria sp. 1。 

 

九、 紅菇科與絲膜菌科的親緣樹分析 

  本研究由變性梯度凝膠電泳的條帶序列分析和單一根尖的序列

分析，共獲得 32種外生菌根真菌。其中，紅菇科 (Russulaceae) 和絲

膜菌科 (Cortinariaceae) 的豐度最高。為確認各菌種之分子鑑定正

確，將本研究獲得的序列、GenBank中最近緣種序列 (附錄二) 共同
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繪製親緣樹 (圖五、圖六)，紅菇科的親緣樹亦加入樣區內子實體序

列 (高明脩，2012)。 

  紅菇科的親緣樹共有 51 個樣本，比對的序列長度為 157 bp (圖

五)。參考 Lebel 和 Tonkin (2007) 繪製的紅菇科親緣樹，以紅菇目

(Russulales) 的  Albatrellus ovinus 作為外群。其中，在緻密紅菇 

(Russula compacta) 的分支，子實體與核酸條帶定序獲得的序列相

似，但與GenBank 的緻密紅菇則有 11 bp 的不同，兩條來自 GenBank 

的緻密紅菇序列間差距 6 bp。Russula sp. 1最接近的物種為 Russula 

crassotunicata，序列比對差距 12 bp。Lactarius sp. 1與 Lactarius sp. 2

的序列都在乳菇屬分支中。皮氏紅菇 (Russula peckii) 的分支中，來

自子實體、核酸條帶定序或單一根尖分析的序列間相似度高，僅有第

33 個條帶定序獲得的序列跟其餘序列差距 1 bp，而這些樣本與

GenBank 的皮氏紅菇序列差距 3 bp。正紅菇的序列中，無論序列來

源為子實體、條帶定序或單一根尖分析，序列間只差  1 bp，與 

GenBank 的序列則差了 4 bp。Russula sp. 3與 Russula puellaris序列

較為相近， 264 bp的序列中有 8 bp 的差異。此外，兩個 Russula sp. 

2的序列在長度 277 bp中，有 2 bp的差異。由序列比對可以知道共

生紅菇的分類位置。 

  絲膜菌科的親緣樹共有 56 個樣本，比對的序列長度為 306 bp。
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參考 Peintner 等人 (2002) 繪製的絲膜菌科親緣樹，以滑銹傘屬的

Hebeloma cistophilum 作為外群 (圖六)。其中，Cortinarius sp. 3、

Cortinarius sp. 6、Cortinarius sp. 7、Cortinarius sp. 8、Cortinarius sp. 

9、Cortinarius sp. 10、Cortinariaceae sp. 1 和 Cortinariaceae sp. 2都與

GenBank 中的相關序列差距很大。而 Cortinarius sp. 1 與 Cortinarius 

cf. multiformis 的序列較相似，差距 10 bp。與 Cortinarius sp. 4 序列

最接近的 Cortinarius costaricensis，則差距 13 bp。多數的絲膜菌科

序列無法鑑定至種，以 Cortinarius sp. 5 與 GenBank 的 Cortinarius 

acutus 序列相似度較高，僅 5 bp的差異。 
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討  論 

一、 台灣冷杉與台灣鐵杉混合林的外生菌根真菌豐度 

  本研究在合歡山 0.02 公頃的台灣冷杉與台灣鐵杉混合林，調查

到 32 種外生菌根真菌，這個混合林的外生菌根真菌有很高的豐度。

儘管各研究之氣候、林相、面積與採樣方式有別，對照同樣使用菌根

核酸分析混合林的外生菌根真菌研究的三個例子：一、2.85 公頃的

針葉混合林，由 95 棵亞高山冷杉 (Abies lasiocarpa) 各 200 個根尖

樣本，分析各形態菌根共獲 74 種外生菌根真菌 (Kranabetter et al., 

2009)；二、0.0625 公頃的花旗松 (Pseudotsuga menziesii) 和放射松 

(Pinus muricata) 混合林的 25 個土柱，分析各形態的菌根，共獲得

16 種外生菌根真菌 (Horton and Bruns, 1998)；三、在三個面積 0.01 

公頃的海岸松 (Pinus contorta) 和恩氏雲杉 (Picea engelmannii) 混

合林的 27 個土壤樣本，共分析 726 個根尖，獲得 28 種外生菌根

真菌 (Cullings et al., 2000)。這些研究顯示針葉林木有高多樣性的外

生菌根真菌與之共生。 

 

二、 子實體調查與菌根核酸分析結果比較 

  相較於子實體調查，菌根核酸分析更能反映實際的外生菌根真菌

群落 (Horton and Bruns, 2001)。在本研究調查的 32 種外生菌根真菌
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中，僅 3 種有子實體記錄 (高明脩，2012)，分別為李逵鵝膏 (Amanita 

liquii)、正紅菇 (Russula vinosa) 和皮氏紅菇 (Russula peckii)，它們無

論是地表的子實體或地下菌根偵測頻度，都是最優勢的菌種。其餘 29 

種，沒有子實體調查記錄，表示許多外生菌根真菌即使存在菌根中，

但是卻不產生明顯的子實體 (Gardes and Bruns 1996; Gehring et al., 

1998; Jonsson et al., 1999)，可能由於這些菌種的生物量小，尚不足以

產生子實體，或子實體不易被發現、較為罕見，也可能不具有性世代。 

  樣 區 內 有 辣 乳 菇  (Lactarius piperatus) 、 松 塔 牛 肝 菌 

(Strobilomyces strobilaceus) 和蠟傘 (Hygrophorus sp.) 的子實體記錄 

(高明脩，2012)，而核酸分析未測到，也有幾個可能原因，它們可能

分布侷限在小範圍內、菌根較罕見、在菌根的拓殖比例低、核酸序列

與 PCR 引子的同源性 (homology) 較低。因此，不同的調查方法都

有其價值。 

  此外，多數由菌根分析獲得的外生菌根真菌核酸序列，與現有資

料庫的序列相似度低，只能鑑定到屬或科 (表三、表六)，顯示我們

對外生菌根真菌的了解有限，還有許多有待探索。 

 

三、 本研究外生菌根真菌在世界的地理分布和功能群分類 

  外生菌根真菌依其分布分為三大類：世界性廣布種、北半球溫帶
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分布種和南半球分布種 (Tedersoo et al., 2010)。本樣區調查到的外生

菌根真菌多為世界性廣布的菌科或菌屬，包含：紅菇屬 (Russula) 8

種、乳菇屬 (Lactarius) 3種、鵝膏屬 (Amanita) 1種、齒菌屬 (Hydnum) 

1 種、絲膜菌科 (Cortinariaceae) 13 種，鎖瑚菌科 (Clavulinaceae) 2

種，革菌科 (Thelephoraceae) 3種，牛肝菌科 (Boletaceae) 1種，它們

通常與森林生態系中最主要的植物類群 (如：松科) 共生，擁有最高

的物種多樣性和豐量 (Buyck et al., 2008)，屬於世界性的優勢物種。

本樣區內有 1 種蠟蘑屬 (Laccaria) 真菌，該屬主要分布在北半球溫

帶地區、澳洲、紐西蘭和南美洲南方 (Tedersoo et al., 2010)，在這個

氣候類似溫帶地區的亞熱帶亞高山森林，也有蠟蘑在此生長。 

外生菌根真菌依照其子實體出現的演替時期，分為早期 (early 

stage) 物種和晚期 (late stage) 物種兩大功能群 (Mason et al., 1982; 

1983)。本樣區最佔優勢的的紅菇屬、乳菇屬、絲膜菌科、鵝膏屬、

牛肝菌科、革菌科真菌，皆為典型的晚期物種 (Deacon & Fleming, 

1992)，它們藉由孢子傳播進入棲地，接著拓展菌絲網路，這類菌對

碳源、氮源的需求量高 (Bruns, 1995)，通常環境耐受度高、較有競爭

力 (Grime, 1979; Cooke and Rayner, 1984)。而蠟蘑屬真菌是本研究唯

一調查到的早期物種 (Mason et al., 1982)，早期物種能夠利用孢子快

速地在森林中生長拓殖 (Deacon et al., 1983; Fox, 1983)，經常拓殖在
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根系的邊緣，多為 R 選擇型物種 (R-selected species) (Deacon & 

Fleming, 1992)。在合歡山海拔 3,000 公尺左右的森林，台灣冷杉為

先驅樹種，建構森林並穩定環境條件後，台灣鐵杉才逐漸拓展族群 

(高文靜，2010)，而本研究的混合林，擁有 83.24% 的台灣冷杉和 

15.82% 台灣鐵杉，二者都有的 100 公分以上大徑級的林木，加上本

研究調查到的外生菌根真菌多為晚期物種，無論從林相或菌相來看，

此混合林是一個演替後期的森林。 

 

四、 宿主物種與外生菌根真菌多樣性 

  台灣冷杉與台灣鐵杉的外生菌根真菌群落組成沒有顯著差異 

(圖七)，顯示在此混合林中，二個樹種之外生菌根真菌遺傳多樣性相

似，有兩個可能性：在此森林中，多數的外生菌根真菌跨宿主共生，

或者在樹種內的外生菌根菌群落組成差異大於樹種間差異。 

  過去物種多樣性研究顯示，在針闊葉混合林與闊葉混合林中，多

數外生菌根菌種具有宿主偏好 (host preference) (Kennedy et al., 2003; 

Lang et al., 2011)，樹種是影響外生菌根真菌群落的重要生物因子。然

而在美國的兩個研究中，以菌根核酸分析，花旗松  (Pseudotsuga 

menziesii) 和放射松 (Pinus muricata) 混合林測得 16 種外生菌根真

菌，有 12 種可跨兩種宿主共生，其中 5 種為樣區中豐量 (abundance) 
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最高、佔整體生物量  (biomass) 80% 的菌種  (Horton and Bruns, 

1998)；在海岸松 (Pinus contorta) 和恩氏雲杉 (Picea engelmannii) 混

合林豐量最高的 18 種外生菌根真菌中，有 14 種跨兩種林木共生 

(Cullings et al., 2000)；以及本研究在台灣冷杉和台灣鐵杉混合林測得 

25 種優勢外生菌根菌，台灣冷杉和台灣鐵杉分別有 24 和 23 種外

生菌根真菌，其中有 22 種可跨宿主共生 (表四)。由上述三個研究

歸納，松科混合林的外生菌根真菌可跨宿主共生，這些優勢菌種能夠

在不同宿主的根部間形成菌絲連結，促使宿主間的光合作用產物和養

分交換 (Molina et al., 1992)，相較於宿主專一性的菌種，獲得較多的

營養來源，因此成為最優勢的菌種。在針闊葉混合林，因宿主很不相

同，具有宿主偏好的外生菌根菌，對特定宿主的生理機制適應力較

好，進而提升營養交換效率 (Baxter and Dighton, 2001; Hobbie et al., 

2005)，可能導致多數的共生菌種有宿主偏好。 

  紅菇科 (Russulaceae) 和革菌科 (Thelephoraceae) 真菌經常是森

林生態系的優勢種，它們的成員有許多是廣宿主 (generalist) 的外生

菌根菌 (Gardes and Bruns, 1996; Horton and Bruns, 1998; Horton et al., 

1999; Stendell et al., 1999; Taylor and Bruns, 1999)。有宿主專一性的外

生菌根真菌，如乳牛肝菌屬 (Suillus) 和鬚腹菌屬 (Rhizopogon) 成

員，多數只與松科 (Gardes and Bruns, 1996; Molina and Trappe, 1982) 



 

46 

植物共生。在本研究測得的 25 種外生菌根真菌中，Russula sp. 1和

Cortinariaceae sp. 2只在台灣冷杉偵測到，Thelephoraceae sp. 1 只在

台灣鐵杉偵測到，它們可能具有宿主專一性，也可能是子實體調查和

菌根核酸分析未測到。以上推測，皆需要更多數據支持。 

  研究菌種宿主範圍的生態調查無法完全排除空間異質性和取樣

造成的差異。過去研究利用菌根純合成 (pure culture synthese) 的方式 

(Melin, 1921; Hacskaylo, 1953; Marx and Zak, 1965; Molina, 1979)，觀

察各菌種的菌根形態。此法製作孢子懸浮液或培養基長出的菌絲體，

接種於無菌的苗木，或許能應用在菌種的宿主範圍測試。然而，許多

菌根真菌的子實體取得不易，也無法培養，因此目前對於外生菌根真

菌的宿主範圍了解仍有限。  

 

五、 樹齡、樹徑與外生菌根真菌多樣性 

5.1 外生菌根真菌遺傳多樣性 

  本研究的台灣冷杉四個徑級代樹齡分級，根據張惠珠和古心蘭 

(2000) 之徑級與樹齡之推算，樹齡分別為 27, 109, 148, 264 年，這

四個齡級台灣冷杉外生菌根真菌變性梯度凝膠電泳分析的遺傳多樣

性相似 (圖八)，但是各齡樹的菌根菌群落組成有差異 (圖七)，年齡

相近的台灣冷杉，它們樣本間的外生菌根真菌群落組成較為相似 (圖



 

47 

十)。以上顯示，台灣冷杉的外生菌根真菌群落組成隨樹齡有所變化，

但外生菌根真菌的遺傳多樣性不受影響；四個徑級台灣鐵杉的外生菌

根菌遺傳多樣性差異不大 (圖八)，且台灣鐵杉間的外生菌根真菌群

落組成較四棵台灣冷杉間的差異小 (圖七)，但徑級較小的鐵杉 T1 和

T2 的樣本較相似，最大徑級的鐵杉 T4 與 T2、T3 的較多樣本相似 

(圖十一)，顯示台灣鐵杉的外生菌根真菌群落組成隨樹徑大小而變

化，但菌根菌遺傳多樣性不受影響。綜合以上兩者，在此混合林中，

林木的樹齡和樹徑影響了外生菌根真菌群落組成。樹徑和樹齡對於外

生菌根真菌的影響，可能與樹冠鬱閉 (crown closure) 程度有關。樹

冠鬱閉度影響了宿主光合作用效率，各齡樹能夠供給的養分多寡相

異。加上有些菌種在樹冠疏開 (opening) 時，無法維持根尖拓殖率 

(root colonization)，必須要在根系密度高、菌絲接觸多的情況下，才

能夠存活 (Kranabetter and Friesen, 2002)，可能因此導致各徑級、各

齡樹外生菌根真菌群落組成之差異。 

 

5.2 優勢菌種之外生菌根真菌豐度 

  台灣冷杉與台灣鐵杉的優勢外生菌根真菌豐度 (richness) 在各

徑級林木間變化不大 (表四)，與子實體調查結果相似  (高明脩，

2012)。在此森林中，各徑級台灣鐵杉的菌根菌豐度也沒有顯著差異
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差異；本研究的四棵台灣冷杉的徑級皆介於 30～100 公分，子實體

調查則顯示，台灣冷杉樹苗的菌根菌豐度最低，徑級 30～100 公分

之菌種數沒有顯著差異，徑級 100 公分以上則擁有最高豐度。加拿

大的西部鐵杉 (Tsuga heterophylla) 和海灘松 (Pinus contorta) 混合

林研究則有不同的結果，Kranabetter 等人 (2005) 的子實體調查結

果，顯示林分年齡未達 120 年以前，外生菌根真菌的豐度與林齡呈

現正相關，推測是老齡林的森林建構較久，隨時間累積，可能擁有豐

富的外生菌根菌種；而年輕的林分，森林建構不久，因而菌種較少。

本研究調查的各齡林木都生長在同一個小樣區內，沒有林分建構時

間、空間異質性  (spatial heterogeneity) 和菌種可及性  (inoculum 

availability) 的差異，因而能直接比較各齡林木的外生菌根真菌多樣

性。在已知這 25 種外生菌根真菌中，有 20 種可跨三個徑級以上的

台灣冷杉，有 17 種可跨三個徑級以上的台灣鐵杉，多數的優勢菌種

無論林木徑級大小如何，都能夠與之共生。 

 

六、 一棵樹的外生菌根真菌多樣性 

  Cline (2004) 的菌根核酸分析研究顯示，一棵花旗松 

(Pseudotsuga menziesii) 有 10～24種外生菌根真菌；Saari等人 (2005) 

的研究顯示，一棵歐洲赤松(Pinus sylvestris) 有 16 種外生菌根真菌。
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本研究中，單株台灣冷杉和單株台灣鐵杉分別測得 17～22種和 16～

21種優勢外生菌根真菌。綜合以上三個研究，一棵針葉樹有近 20種

外生菌根真菌與之共生。這些林木與多種外生菌根真菌形成菌根，可

能促進它們的光合作用和增加養分獲得的能力，進而提升林木個體的

適存度 (fitness) (Harley and Smith, 1983)。 

 

七、 各形態菌根之共生菌種 

  胡弘道 (1981) 報告台灣各地山脈的台灣冷杉和台灣鐵杉的菌

根，分別有 7 種和 9 種菌根形態。其中，合歡山地區的台灣冷杉和

台灣鐵杉，各有 6 種菌根形態。文中敘述台灣冷杉的黃色菌根、黑色

菌根、白色 I 型菌根、白色 II 型菌根在本研究也有發現，本研究觀察

到白色 III型，卻未觀察到薔薇色菌根；在台灣鐵杉的樣本，本研究發

現較為罕見的黃色 II型菌根，卻未發現褐色 I型。 

  本研究結果顯示，有 2 種菌根形態各由一種外生菌根真菌共生形

成：蠟蘑 (Laccaria sp.1) 和台灣冷杉共生形成表面白色平滑而根尖粗

短的白色 III型菌根，皮氏紅菇 (Russula peckii) 與台灣鐵杉形成根尖

較長的黃色 II型菌根 (表六)，它們為樣本中較為罕見的菌根形態。 

  有二種菌根形態各由 2 種外生菌根真菌形成：正紅菇 (Russula 

vinosa) 與台灣冷杉形成根尖表面有黑色放射絲的黑色菌根，皮氏紅菇
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亦可與兩種宿主形成該形態菌根。齒菌 (Hydnum ellipsosporum) 與台

灣冷杉形成外表包覆淡棕色菌絲的白色 I 型根尖，與台灣鐵杉共生亦

能和革菌 (Thelephoraceae sp. 2) 共同形成相同形態。目前發現黑色菌

根型由紅菇屬真菌形成，白色 I型菌根由齒菌形成。  

  另外，在各菌根樣本佔 60% 以上的黃色 I型根尖，可由 6 種外

生菌根真菌個別形成，其中，皮氏紅菇與兩種宿主共生，無論是單獨

存在或與乳菇 (Lactarius sp. 2) 共同形成菌根，皆可形成黃色 I 型菌

根。而紅菇 (Russula sp. 1)、乳菇 (Lactarius sp. 2) 分別與台灣冷杉共

生，鎖瑚菌  (Clavulina sp. 1)、牛肝菌  (Boletaceae sp. 1) 和革菌 

(Thelephoraceae sp. 1) 分別與台灣鐵杉共生，也都能形成黃色 I 型菌

根，顯示多科外生菌根真菌可形成此菌根形態，可能因此在樣區內較

常見。白色 II型菌根在樣本中出現頻率稍低，由 4 種菌分別形成：絲

膜菌 (Cortinarius sp. 9)、Cortinarius sp. 10 和蠟蘑 (Laccaria sp. 1) 與

台灣冷杉形成白色 II型，乳菇 (Lactarius sp. 3) 與台灣鐵杉形成該形

態。 

  各菌根形態由特定菌種共生構成，多數菌根形態分別由 1～2種外

生菌根真菌所決定。在海岸松 (Pinus pinaster) 的 15 種菌根形態中，

有 10種形態僅測得 1～2種外生菌根真菌 (Nieto and Carbone, 2009)，

亦支持這項觀察。有少數菌根形態測得較多菌種，使外生菌根真菌物



 

51 

種多樣性高於菌根形態多樣性。 

  有些外生菌根真菌可以與同一宿主形成多態的菌根：皮氏紅菇與

兩種宿主均可形成兩種以上菌根形態；蠟蘑 (Laccaria sp. 1) 和台灣冷

杉共生可以形成兩種菌根形態。 

 

八、 單一菌根根尖的外生菌根菌多樣性 

  Linder 和 Banik (2009) 的研究顯示，根尖長度在 1.0～2.0 mm 的

白雲杉菌根可測得 1～3種外生菌根真菌，長度 5.0～6.0 mm 的根尖

測得 1～4 種菌。本研究分析根尖長度介於 0.5 mm～5.6 mm 的菌

根，每個根尖個別測得 1～2 種菌。在很小的一個根尖，都能有一種

以上的外生菌根真菌共生。 

  Morris 等人 (2008) 分析櫟樹的 104 個單一根尖，26%的根尖可

測得兩種以上外生菌根真菌。本研究有 17%的根尖 (6 個) 測得 2 種

外生菌根真菌，台灣冷杉的黃色 I 型有 1 個根尖由皮氏紅菇和乳菇 

(Lactarius sp. 2) 形成，台灣鐵杉的白色 I 型有 4 個根尖由齒菌 

(Hydnum ellipsosporum) 和革菌 (Thelephoraceae sp. 2) 形成，這些菌

種在自然環境中共同形成菌根。異種共生真菌能夠共同形成菌根。 
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九、 變性梯度凝膠電泳分析之探討 

  本研究以變性梯度凝膠電泳 (DGGE) 分析外生菌根真菌 rDNA  

ITS 序列之遺傳多樣性，進而結合基因選殖 (cloning) 定序，鑑定優

勢物種。DGGE電泳膠的解析度佳，利於比對，能夠回收條帶進行序

列分析 (Valášková and Baldrian, 2009)。DGGE有許多優點，不需依

賴培養方法，能夠快速分析大量的混合 DNA樣本的遺傳多樣性，連

同種外生菌根真菌之遺傳變異都可以表現在不同的電泳條帶，如條帶

7、條帶 16、條帶 20和條帶 30 的 DNA序列分析都是正紅菇 (Russula 

vinosa) (表三)。然而，DGGE 如同其他分子生物方法，容易在 PCR

過程中產生的偏差，且僅能呈現環境中相對優勢的菌種 (Muyer et al., 

1993)。此外，本研究挑取的 24個主要條帶中，有 14個條帶分析出 2

種以上菌種 (表三)，可能是這些核酸序列的分子量大小相近、擁有

相似比例的序列組成，以及核酸序列變性後的構型，致使它們停留在

相同位置。此時可搭配基因選殖再行序列分析，便能同時獲得外生菌

根菌的遺傳多樣性、物種多樣性和群落組成。 

 

十、 多源基因體學的可行性 

  多源基因體學 (Metagenomics) 的概念最早由 Handelsman 等人 

(1998) 提出，可直接由環境中取得樣本，萃取的 DNA經由酶切或震



 

53 

盪成短片段再定序。這些短片段 (reads) 可以直接分析，亦可組裝成

較大片段 (contigs) 再與資料庫進行比對，目前已成功應用在腸道菌 

(Kurokawa et al., 2007) 及海洋微生物 (Venter et al., 2004) 等研究。若

應用在外生菌根真菌的研究，萃取土壤菌絲或菌根的 DNA 進行分

析，Metagenomics 的高輸出量或許更能完整呈現外生菌根菌相。但

以現況而論，有以下幾個問題：一、外生菌根真菌的核酸資料庫尚未

完備，可能導致多數序列只能比對出近緣種或屬。二、直接以較短序

列長度的 reads 比對，有效資訊較少，準確度較低。三、以 contigs 比

對，可獲得較多資訊，也有可能有組裝錯誤。四、過去研究多以原核

生物為主，真核生物基因體學的組裝系統正在開發。因此，目前最重

要的仍是外生菌根真菌序列資料的累積，以利後續研究參考，也有助

於菌根菌 Metagenomics 分析系統的開發與應用。 
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結  論 

一、 在台灣亞高山森林生態系 200 平方公尺的冷溫帶森林中有 36

種外生菌根真菌，顯示高海拔林木擁有高多樣性的共生菌。 

二、 由變性梯度凝膠電泳條帶序列分析所獲的 25 種外生菌根真菌

中，22 種跨台灣鐵杉與台灣冷杉兩種宿主共生，顯示在針葉混

合林以跨宿主的外生菌根真菌為主，且兩種林木的外生菌根真菌

群落組成無顯著差異。 

三、 同一樣區生長的胸高直徑 13.0～78.0 cm 的台灣冷杉分別有 17

～21種外生菌根真菌，胸徑 19.5～117.0 cm 的台灣鐵杉分別有

16～22 種外生菌根真菌，顯示各徑級的林木外生菌根真菌物種

數未見差異。 

四、 菌根分析獲得的 32 種外生菌根真菌中，僅李逵鵝膏 (Amanita 

liquii)、正紅菇 (Russula vinosa) 和皮氏紅菇 (Russula peckii) 有

子實體記錄，且蕈菇調查獲得的辣乳菇 (Lactarius piperatus)、松

塔牛肝菌 (Strobilomyces strobilaceus) 和蠟傘 (Hygrophorus sp.) 

未在菌根樣本中測得，顯示以兩種調查方法更能呈現實際的外生

菌根真菌多樣性。  

五、 以基因選殖與定序分析六種形態菌根共 36 個單一根尖樣本，共

比對出 13 種外生菌根真菌，其中四種形態僅測得 1～2 種外生
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菌根真菌，顯示共生菌種與菌根形態有關；但有兩種菌根形態分

別測得 4 種和 6 種菌。 

六、 蠟蘑 (Laccaria sp.1) 和台灣冷杉共生可以形成兩種菌根形態；

皮氏紅菇 (Russula peckii) 與兩種宿主均可形成兩種以上菌根形

態，顯示它們能與宿主形成不同形態的菌根。 
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表一、台灣冷杉與台灣鐵杉樣樹的胸高直徑、冠幅半徑與台灣冷杉的 

估算樹齡 (張惠珠和古心蘭，2000)。 

Table 1. Diameter at breast height (DBH), crown radius, and estimated  

age (Chang and Gu, 2000) of Abies kawakamii and Tsuga 

chinensis var. formosana sampled trees.  

Plot Tree no. 
DBH  

(cm) 

Crown radius 

(m) 

Estimated age 

(yr) 

Abies kawakamii A1  13.0  1.0  27 

A2  39.2  2.0  109 

A3  49.5  2.5  148 

A4  78.0  5.0  264 

Tsuga chinensis var.  

formosana 

T1  19.5  2.0  – 

T2  52.7  3.5  – 

T3  86.0  5.0  – 

T4 117.0  7.0  – 
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表二、台灣冷杉 (A) 與台灣鐵杉 (T) 菌根樣本的外生菌根菌變性 

梯度凝膠電泳條帶分佈，數字 1～4表示徑級由小到大。 

Table 2. Ectomycorrrhizal denaturing gradient gel electrophoresis   

bands from ectomycorrhizae samples of Abies kawakamii (A)  

and Tsuga chinensis var. formosana (T).  Numbers 1–4  

represents DBH category of each tree from small to large.   

 

Band 

number 

Abies kawakamii Tsuga chinensis var. formosana 

A1 A2 A3 A4 T1 T2 T3 T4 

1   +   +        + 

2   + +         
 

3   +           + 

4     +     + + 
 

5     + +   + +  
 

6 + + +     + + + 

7 +   + +   + + + 

8   +  + + + +   + 

9 +     +     + 
 

10     + + + + + + 

11 +     +       
 

12 + + + + + + + + 

13 + + +     +   + 

14 + + + + +  +   
 

15 + +  + + + + + + 

16 + 
 

  +   + + + 

17 + +   + +  +   
 

18 + +  +       + + 

19 +     + +   + + 

20 + + +   + + + + 

21   +     +   + 
 

22 +   + + +   + + 

23   + + +  +  +   + 
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Table 2. Continued. 

 
Band 

number 

Abies kawakamii Tsuga chinensis var. formosana 

A1 A2 A3 A4 T1 T2 T3 T4 

24 + +     + 
 

+ + 

25 + +     + + +  + 

26 + +   + +    + + 

27 +   + + + + + + 

28       +   + + 
 

29   + + + + + + + 

30 + + + + +   + + 

31 + + + + + + + + 

32 + + + + + + + + 

33         + + + + 

34 + + + + + + + + 

35 +   +     +   + 

36     +   +     
 

37   +  + +         
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表三、菌根樣本之外生菌根真菌 rDNA ITS片段變性梯度凝膠電泳主要條帶，及其序列經 GenBank比對所獲相似度 

   最高之序列資訊。紅菇屬之條帶序列並與該樣區子實體之序列 (高明脩，2012) 比對。 

Table 3. Best match results of ectomycorrhizal fungal internal transcribed spacer sequences recovered from main DGGE  

bands to sequences in GenBank; sequences of Russula also compared with fruitbody sequences from the same site.  

   

Band  

no. 
Taxon 

Best match in GenBank  Best match with Kao (2012) 

Closest species Similarity (%) Accession no. Closest species Similarity (%) 

4 Clavulinaceae sp. 1  Clavulinaceae sp.  250/260  (96) AJ534708    

  Cortinarius sp. 1 Cortinarius cf. multiformis  304/314  (97) EU525959    

6 Russula sp. 4 Russula subnigricans  118/121 (98) AB154712    

7 Russula vinosa  Russula sp. 192/205  (94) DQ777988 Russula vinosa 166/166  (100) 

  Cortinarius sp. 2  Cortinarius sp.  241/249  (97) JF960739    

8 Cortinariaceae sp. 1  Cortinarius scaurus  307/335  (92) AY174808    

9 Clavulina sp. 1  Clavulina castaneipes  244/255  (96) EU669210    

  Cortinarius sp. 3 Cortinarius badiovinaceus  333/347 (96) HQ845169    

10 Cortinariaceae sp. 1 Cortinarius scaurus  307/335 (92) AY174808    

11 Russula sp. 1  Russula crassotunicata  268/280  (96) EU597082    

  Cortinariaceae sp. 2  Dermocybe sp. 299/328 (91) EU668227    
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Table 3. Continued. 

Band  

no. 
Taxon 

Best match in GenBank  Best match with Kao (2012) 

Closest species Similarity (%) Accession no.  Closest species Similarity (%) 

13 Cortinarius sp. 4 Cortinarius costaricensis  314/327  (96) EF420147    

  Cortinarius sp. 5  Cortinarius acutovelatus  312/317 (98) AY669655    

14 Tomentella sp. 1  Tomentella sp. 289/297 (97) EU668250    

15 Cortinarius sp. 6 Cortinarius sp.  253/270  (94) EU668911    

16 Russula vinosa  Russula vinosa  277/291  (95) AJ534938 Russula vinosa 193/193 (100) 

  Cortinariaceae sp. 1 Dermocybe cramesina  316/343  (92) GU233320     

  Russula compacta  Russula sp. 272/272  (100) FJ196294 Russula compacta 264/264 (100) 

18 Clavulinaceae sp. 1 Clavulinaceae sp. 224/233  (96) AJ534708    

19 Amanita liquii Amanita liquii  212/212 (100) AY436462    

  Russula peckii  Russula sp.  254/264  (96) EU819429 Russula peckii 217/218 (100) 

  Clavulinaceae sp. 1 Clavulinaceae sp.  224/233 (96) AJ534708    

20  Russula compacta  Russula sp. 267/268  (99) FJ196294 Russula compacta 263/264 (100) 

  Russula vinosa  Russula vinosa 274/288  (95) AJ534938 Russula vinosa 191/191 (100) 

 
Russula sp.5 Russula bicolor 105/107 (98) FJ845435    

22 Cortinarius sp. 7 Cortinarius junghuhnii  299/316  (95) HQ604666    

23 Hydnum ellipsosporum Hydnum ellipsosporum  257/263  (98) AY817138    

 
Russula compacta Russula sp. 266/267  (99) FJ196294 Russula compacta 262/264 (99) 

26 Cortinarius sp. 8 Cortinarius sp. 254/263  (97)    FJ554382    

27 Russula sp. 2 Russula aeruginea 247/256  (96) EU819421    

  Lactarius sp. 1 Lactarius rufus  295/316  (93) GQ267478    
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Table 3. Continued. 

Band 

no. 
Taxon 

Best match in GenBank Best match with Kao (2012) 

Closest species Similarity (%) Accession no.  Closest species Similarity (%) 

30 Russula vinosa  Russula vinosa 245/259  (95) AJ534938 Russula vinosa 162/162 (100) 

31 Russula sp. 3  Russula sp.  257/264  (97) DQ777981    

  Russula peckii 
1
           

32 Cortinarius sp. 8 
2
           

  Russula peckii 1           

33 Thelephoraceae sp. 1 Thelephoraceae sp. 255/259  (98) AF184748    

  Russula peckii  Russula sp.  276/286  (97) EU819429 Russula peckii 263/264 (100) 

34 Russula sp. 2  Russula aeruginea  253/262  (97) EU819421    

37 Russula peckii Russula sp.  253/264  (96) EU819429 Russula peckii 263/264 (100) 

  Russula sp. 1  Russula crassotunicata  274/285  (96) EU597082    

1: Sample has same RFLP (restriction fragment length polymorphism) pattern as band 19 Russula peckii. 

2: Sample has same RFLP pattern as band 26 Cortinarius sp. 8.
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表四、台灣冷杉 (A) 與台灣鐵杉 (T) 樣樹的外生菌根真菌變性梯 

   度膠體電泳圖譜中，25種外生菌根真菌對應條帶的偵測情 

   形。數字 1～4表示徑級由小到大。 

Table 4. Presence (shaded area) of bands corresponded to 25  

ectomycorrhizal species detected in denaturing gradient gel 

electrophoresis of samples from Abies kawakamii (A) and 

Tsuga chinensis var. formosana (T).  Numbers 1–4 represent 

DBH class of each tree from small to large.   

 

Ectomycorrhizal  

taxon 

Sample trees 

Abies kawakamii  
Tsuga chinensis var.  

formosana  

A1 A2 A3 A4 T1 T2 T3 T4 

Amanita liquii          
 

      

Russula compacta  
 

            
 

Russula peckii    
 

  
  

  
 

  

Russula vinosa  
 

              

Russula sp.2        
 

    
 

  

Russula sp.3                
 

Russula sp.5 
        

Russula sp.4  
 

    
  

      

Lactarius sp.1   
 

        
 

  

Hydnum ellipsosporum 
        

Cortinarius sp.6 
        

Cortinarius sp.7               
 

Cortinarius sp.8 
        

Cortinarius sp.4 
        

Cortinarius sp.5  
 

    
  

  
 

  

Cortinarius sp.2 
        

Cortinarius sp.3 
   

  
  

  
 

Cortinariaceae sp.1 
   

          

Cortinarius sp.1 
     

      

Tomentella sp.1 
        

Clavulinaceae sp.1 
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Table 4. Continued.  

Ectomycorrhizal  

taxon 

Sample trees 

Abies kawakamii 
Tsuga chinensis var.  

formosana 

A1 A2 A3 A4 T1 T2 T3 T4 

Clavulina sp.1 
        

Russula sp.1   
 

  
     

Cortinariaceae sp.2    
       

Thelephoraceae sp.1           
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表五、六種菌根形態型的外觀描述與其宿主。 

Table 5. Morphological characteristics and host of six ectomycorrhizal morphotypes.    

Morphotype Tip color Surface habit Branching Length, width  Host species 

Yellow I yellow-orange smooth, lacks hyphae 
unramified to 

monopodial pinnate 

500–4,500 μm 

300–500 μm 

both 

 

Yellow II yellow-orange coarse, lacks hyphae unramified 
3,500–5,600 μm 

500–700 μm 

Tsuga chinensis 

var. formosana 

Black  black 

black surface, not 

smooth, black 

emanating hyphae 

unramified to  

irregularly pinnate 

1,000–3,600 μm 

400–500 μm 

both 

 

White I orange 
abundant,light 

grayish-brown hyphae 

unramified to 

monopodial pinnate 

2,500–3,200 μm 

500–600 μm 

both 

 

White II orange 
coarse, white emanating 

hyphae 

unramified to 

irregularly pinnate 

600–3,500 μm 

300–500 μm 

both 

 

White III white 

smooth, infrequent, 

white hyphae on 

restricted point 

unramified to  

monopodial pinnate 

600–2,500 μm 

500–800 μm 
Abies kawakamii 



 

84 

表六、台灣鐵杉和台灣冷杉的六種形態菌根之外生菌根真菌 ITS序列與 GenBank比對相似度最高之序列資 

   訊，紅菇屬序列並與該樣區子實體之序列 (高明脩，2012) 比對。 

Table 6. Best match result of ectomycorrhizal fungal internal transcribed spacer sequences from six ectomycorrhizal  

morphotypes from an Abies kawakamii tree and a Tsuga chinensis var. formosana tree to sequences in  

GenBank; sequences of Russula also compared to fruitbody sequences from the same site. 

 

Type 
Tip 

no. 
Taxon 

Best match in GenBank  Best match with Kao (2012) Host 

Tree Closest species  Similarity (%) Accession no. Closest species Similarity (%) 

Yellow I 2  Russula sp. 1 R. crassotunicata  781/800  (98) EU597082    Abies 

 
3  Lactarius sp. 2 Lactarius rufus  715/752  (95) HQ604828    Abies 

 
4  Lactarius sp. 2

 1
 

  
     Abies 

 
5  Russula peckii R. peckii 652/662  (98) EU598174 R. peckii 585/586  (100) Abies 

 
  Lactarius sp. 2 Lactarius rufus  718/752  (95) HQ604828     

 
6  Russula peckii R. peckii 651/662  (98) EU598174 R. peckii 585/586 (100) Abies 

 
7  Clavulina sp. 1 Clavulina castaneipes  731/750 (97) EU669209    Tsuga 

 
8  Boletaceae sp. 1 Xerocomus pruinatus 578/650 (89) AF402140    Tsuga 

 
9  Russula peckii 

2
 

  
     Tsuga 

 
10  Thelephoraceae sp.1 Thelephoraceae sp.  772/782  (99) FJ236853    Tsuga 

Black 3 Russula vinosa R. vinosa  836/890   (94)  R. vinosa  596/598  (100) Abies 

 
5 Russula peckii R. peckii 652/662   (98)  R. peckii 586/586  (100) Abies 
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Table 6. Continued. 

Type 
Tip  

no. 
Taxon 

Best match in GenBank  Best match with Kao (2012) Host 

Tree Closest species  Similarity (%) Accession no. Closest species Similarity (%) 

Black 8 Russula peckii 
3
 

  
     Tsuga 

 
11 Russula peckii 

3
 

  
     Tsuga 

 
12 Russula peckii 

3
 

  
     Tsuga 

White I 1 Hydnum ellipsosporum H. ellipsosporum  813/824  (99) AY817138    Abies 

 
4 Hydnum ellipsosporum 

4
 

  
     Abies 

 
5 Hydnum ellipsosporum 

4
 

  
     Abies 

 
7 Hydnum ellipsosporum 

4
 

  
     Tsuga 

 
8 Hydnum ellipsosporum H. ellipsosporum 767/778  (99) AY817138    Tsuga 

  
Thelephoraceae sp. 2 Thelephoraceae sp.  758/787  (96) FJ196898     

 
9 Hydnum ellipsosporum 

5
 

  
     Tsuga 

  
Thelephoraceae sp. 2 

5
 

  
      

 
10 Hydnum ellipsosporum 

5
 

  
     Tsuga 

 

 
 

Thelephoraceae sp. 2 
5
 

  
      

11 Hydnum ellipsosporum 
5
 

  
     Tsuga 

  
Thelephoraceae sp. 2

 5
 

  
      

 
12 Hydnum ellipsosporum 

5
 

  
     Tsuga 

  
Thelephoraceae sp. 2 

5
 

  
      

White II 1 Cortinarius sp. 9 C. cf. barlowensis 785/807  (97) FJ157134    Abies 

 
3 Laccaria sp. 1 Laccaria bicolor  608/622  (98) DQ367906    Abies 

 
4 Cortinarius sp. 9 

6
 

  
     Abies 
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Table 6. Continued. 

Type Tip 

no. 
Taxon Best match in GenBank  Best match with Kao (2012) Host 

Tree Closest species  Similarity (%) Accession no. Closest species Similarity (%) 

White II 6 Cortinarius sp. 10 C. cicindela 725/769 (94) EU266664    Abies 

 
11 Lactarius sp. 3 Lactarius leonardii 621/641  (97) GU258288    Tsuga 

White III 1 Laccaria sp. 1 
7
 

  
     Abies 

 
2 Laccaria sp. 1 

7
 

  
     Abies 

 
3 Laccaria sp. 1 Laccaria bicolor  804/857 (94) AY817138    Abies 

 
4 Laccaria sp. 1 

7
 

  
     Abies 

 
5 Laccaria sp. 1 

7
 

  
     Abies 

 
6 Laccaria sp. 1 

7
 

  
     Abies 

Yellow II 1 Russula peckii R. peckii 652/662 (98) EU598174 R. peckii 586/586  (100) Tsuga 

  4 Russula peckii 
8
 

  
     Tsuga 

1: Sample has same RFLP (restriction fragment length polymorphism) pattern as tip 3of morphotype Yellow I. 

2: Sample has same RFLP pattern as tip 6 of morphotype Yellow I. 

3: Sample has same RFLP pattern as tip 5 of morphotype Black. 

4: Sample has same RFLP pattern as tip 1 of morphotype White I. 

5: Sample has same RFLP pattern as tip 8 of morphotype White I. 

6: Sample has same RFLP pattern as tip 1 of morphotype White II. 

7: Sample has same RFLP pattern as tip 3 of morphotype White III. 

8: Sample has same RFLP pattern as tip 1 of morphotype Yellow II.
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(A)  
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

(B)  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
圖一、樣區地理位置圖 (A)。一公頃台灣冷杉與台灣鐵杉混合林中兩 

   個 10 x 10 公尺單一樹種樣區及樣樹位置圖 (B)，白色圓形代 

   表樣樹。數字 1～4表示胸高直徑由小至大。 

Fig. 1. Location of study site (A).  Two 10 X 10 m
2
 plots within a 1 ha  

mixed Abies kawakamii–Tsuga chinensis var. formosana forest  

(B).  White circles show position of sampling trees.  Numbers  

1–4 represent the DBH classes from small to large.    
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(A)  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

(B)                          (C) 
 

 

 

 

 

 

 

圖二、樣樹菌根的採樣方法。分析單株林木外生菌根真菌群落組成  

   (A)、單株林木的採樣努力量 (B) 和各形態菌根之菌種 (C) 分  

   別使用的的採樣方式。 

Fig. 2. Sampling array: A) ectomycorrhizae samples taken from each of 

eight trees for test of effect of tree species and diameter at breast 

height on ectomycorrhizal (ECM) community composition, B) 

sampling effort test, and C) ECM fungi of each ECM morphotype. 
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圖三、 以變性梯度凝膠電泳分析單株台灣冷杉外生菌根真菌的遺傳 

    多樣性與累積樣本數之稀釋曲線。 

Fig. 3.  Rarefied species accumulation curve of accumulated  

ectomycorrhizal fungal taxon and ectomycorrhizae samples 

taken from an Abies kawakamii tree. 
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A) 

 

 

 

 

 

 

 

B) 

 

 

 

 

 

 

圖四、八棵樣樹外生菌根真菌的變性梯度膠體電泳圖譜，上方四張為 

   台灣冷杉的圖譜，下方四張為台灣鐵杉的圖譜。數字 1到 4表 

   示胸徑由小到大，M表示各電泳膠的 DNA 標幟。 

Fig. 4. Denaturing gradient gel electrophoresis fingerprint of  

ectomycorrhizal fungi from A) four Abies kawakamii and B) four 

Tsuga chinensis var. formosana.  Numbers 1–4 represent DBH 

class from small to large.  M represents DNA marker for each gel. 
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圖五、紅菇科以鄰接法繪製 rDNA ITS序列參考目錄的親緣樹。經 

   1,000 次 bootstrap，支持度 > 50% 者標示於節點上。 各分支 
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   的相似度百分比以長度表示。有 Accession number 的樣本來自 

   GenBank；樣本後有括號者來自本研究，括號內為樣本編號。 

Fig. 5. Neighbor-joining tree for Russulaceae species based on  

internal transcribed spacer (ITS) sequence data.  Numbers  

represent bootstrap values for a particular node. Only values >  

      50% are shown.  Branch lengths are proportional to distance.   

      Samples with accession numbers are sequences from GenBank.   

      Samples in parentheses are sequences from this study.  Band  

      numbers inside parentheses represent samples described in Table 3.   

      Morphotype letters in parentheses represent samples described in  

      Table 6. 
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圖六、根據 rDNA ITS序列，以鄰接法繪製的絲膜菌科親緣樹。經 1,000 

   次 bootstrap，支持度 > 50% 者標示於節點上。各分支的相 

   似度百分比以長度表示。有 Accession number 的樣本來自 

   GenBank；樣本後有括號者來自本研究，括號內為樣本編號。 
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Fig. 6. Neighbor-joining tree generated for the Cortinariaceae species  

internal transcribed spacer (ITS) sequence data.  Numbers  

represent bootstrap values for a particular node. Only values >  

      50% are shown.  Branch lengths are proportional to distance.   

      Samples with accession numbers are sequences from GenBank.   

      Samples in parentheses are sequences from this study.  Band  

      numbers inside parentheses represent samples described in Table 3.   

      Morphotype letters in parentheses represent samples described in  

      Table 6.
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 Abies kawakamii            

 Tsuga chinesis var. formosana 

 

 

                   

 

 

 

 

圖七、根據變性梯度凝膠電泳圖譜繪製台灣冷杉和台灣鐵杉外生菌 

   根真菌群落組成之多元尺度分析。 

Fig. 7. Multidimensional scaling of ectomycorrhizal fungal community  

composition on four Abies kawakamii trees and four Tsuga 

chinensis var. formosana trees based on denaturing gradient gel  

electrophoresis fingerprinting.   
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Trees 

圖八、台灣鐵杉 (T，上圖) 與台灣冷杉 (A，下圖) 四棵樣樹變性梯 

   度凝膠電泳的條帶數與操作分類單元 (OTUs) 比較。徑級 1～ 

    4表示徑級由小到大。 

Fig. 8. Ectomycorrhizal genetic diversity on eight trees based on 

denaturing gradient gel electrophoresis banding.  Tree species  

are Abies kawakamii (black) and Tsuga chinensis var. formosana 

(grey) in four diameter at breast height classes from small (1) to 

large (4).
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A                   B                    C 

 

 

D                  E                   F                                 

 

 

 

 

圖九、台灣冷杉和台灣鐵杉的六種菌根形態。兩種樹種都有黃色 I型  

   (A)、黑色菌根型 (C)、白色 I型 (D) 和白色 II型 (E)。白色 

   III型 (F) 只在台灣冷杉發現，黃色 II型菌根 (B) 在台灣鐵杉 

   發現。 

Fig. 9. Six ectomycorrhizae morphotypes– Types A) Yellow I, C) Black, 

D) White I, E) White II were observed on both Abies kawakamii 

and Tsuga chinensis var. formosana, F) type White III was  

observed on A. kawakamii only, and B) type Yellow II was 

observed on T. chinensis var. formosana only. 
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圖十、各徑級台灣冷杉樣本間外生菌根真菌群落組成相似度樹狀圖。數字 1～4表示徑級由小到大。 

Fig. 10. Similarity tree of samples from four Abies kawakamii trees with different diameters at breast height (DBHs) based 

on denaturing gradient gel electrophoresis profile.  Numbers in parentheses represent DBH class from small (1) to large (4). 
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圖十一、各徑級台灣鐵杉樣本間外生菌根真菌群落組成相似度樹狀圖。數字 1～4表示徑級由小到大。 

Fig. 11. Similarity tree of samples from four Tsuga chinensis var. formosana trees with different diameters at breast height 

(DBHs) based on denaturing gradient gel electrophoresis profile.  Numbers in parentheses represent DBH class 

from small (1) to large (4).  
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附錄一、培養基製備 

Appendix 1. Medium preparation 

 

LB (Luria-Bertani)  

LB broth powder (Difco™, USA)  25 g 

Agar (Difco™, USA)       15 g 

 

加入蒸餾水至 1公升，完全溶解後，以 121℃濕熱滅菌 15分鐘。待

培養基冷卻至 45℃，加入 Ampicillin，使 Ampicillin最終濃度為 100 

μg/ml，混勻後倒入培養皿。液態培養使用的 LB broth 則不加洋菜 

(Agar) 和 Ampicillin，滅菌冷卻後，存放至 4℃。 
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附錄二、本研究的 rDNA ITS序列資料 

Appendix 2. DNA sequences in this study 

 
Amanita liquii (band 19) 
GCCCTGGACCGTGTACGAGTCTCCTGAGCTCTTGGTCATTTAGAGGAAGTAAAAGTCGTAA

CAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTATCGAAAGAAACTTCTGGCTGGATG

CTTGTTGTGCTGGCCCTTTGCGGCAGCGTGCACACCTCCGGTCGTTTGTTTCCTCTGTTCCA

CCTGTGCACTGCCTGTAGACACCCAGTGTCTATGATATGGTCACACACACATGATGTTTTGC

ATATTGGTTGGCATATTACACATGTATTATAATACAACTTTCAACAATGGATCTCTTGGCTCTC 

Russula compacta (band 16) 
CTGGACCGTGGACAAGTCTCCTGAGGTCTTGGTCATTTAGAGGAAGTAAAAGTCGTAACAA

GGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTATCATACAACTGAGGTGCGAGGGCTGTC

GCTGACTTTTTTAAAAGTCGTGCACGCCCAAGTGCTCTCACATATATCCATCTCACCCATTTG

TGCATCATCGCGTGGGTCCTGCTCTTTGGCTTGTTCCAAGGAGGGGGGCTTGCGTTTTCATA

CAAACACCCTTTTAATGGAATGTAGAATGTTCTTGCAATGACTTGCAATATAAATACAACTTT

CAACAACGGATCTCTTGGCTCTCGCAT 

Russula compacta (band 20) 
TAATACTGGACCGTGTACAAGTCTCCTGAGCTCTTGGTCATTTAGAGGAAGTAAGCTGGACC

GTGTACAAGTCTCCTGGCTCTTGGTCATTTAGAGGAAGTAAAAGTCGTAACAAGGTTTCCGT

AGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTATCATACAACTGAGGTGCGAGGGCTGTCGCTGACTTT

TTTAAAAGTCGTGCACGCCCAAGTGCTCTCACGTATATCCATCTCACCCATTTGTGCATCATC

GCGTGGGTCCTGCTCTTTGGCTTGTTCCAAGGAGGGGGGCTTGCGTTTTCATACAAACACC

CTTTTAATGGAATGTAGAATGTTCTTGCAATGACTTGCAATATAAATACAACTTTCAACAACG

GATCTCTTGGCTCTC 
Russula compacta (band 23) 
AAGTCGTGACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTATCATACAACTGAGGT

GCGAGGGCTGTCGCTGACTTTTTTTAAAAGTCGTGCACGCCCAAGTGCTCTCACATATATCC

ATCTCACCCATTTGTGCATCATCGCGTGGGTCCTGCTCTTTGGCTTGTTCCAAGGAGGGGGG

CTTGCGTTTTCATACAAACACCCTTTTAATGGAATGTAGAATGTTCTTGCAATGACTTGCAAT

ATAAATACAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGCTCCC 
Russula peckii (band 19) 
AAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTATCGTACAACGGAGGT

GCAAGGGCTGTCGCTGACCTTCAAAGGTTGTGCACGCCCAAGCGCTCTCTCACATCCTTCT

CACCCCTTTGTGCATCACCGCGTGGGCCCCTCTTTGCGGAGAAGGCCTGCGTTTTCACATAA

AACTTGATACAGTGTAGAATGTCTTTTTGCGGTCACACGCAATCAATACAACTTTCAACAAC

GAATCTCTTGGCTCTC 
Russula peckii (band 33) 
GCTGGACCGTGTACAAGTCTCCTGAGCTCTTGGTCATTTAGAGGAAGTAAAAGTCGTAACA

AGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTATCGTACAACGGAGGTGCAAGGGCTGT

CGCTGACCTTCAAAGGTTGTGCACGCCCAAGCGCTCTCTCACATCCTTCTCACCCCTTTGTG

CATCACCGCGTGGGCCCCTCTTTGCGGAGAAGGCCTGCGTTTTCACGTAAAACTTGATACA

GTGTAGAATGTCTTTTTGCGGTCACACGCAATCAATACAACTTTCAACAACGGATCTCTTGG

CTCTC 

Russula peckii (band 37) 
AAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTATCGTACAACGGAAGT

GCAAGGGCTGTCGCTGACCTTCAAAGGTTGTGCACGCCCAAGTGCTCTCTCACATCCTTCT

CACCCCTTTGTGCATCACCGCGTGGGCCCCTCTTTGCGGAGAAGGCCTGCGTTTTCACATAA

AACTTGATACAGTGTAGAATGTCTTTTTGCGGTCACACGCAATCAATACAACTTTCAACAAC

GGATCTCTTGGCTCTC 

Russula vinosa (band 7) 
GATCATTATTGTGCAACCGAGGTGCAAGGGCTGTCGCTGAGCTTCAAGGCTTGTGCACGCT

CAAGCACTCTCATACATCCATCTCACCCCTTTGTGCATCACCGCGTGGGCCCTCCTTTGCGG

GAGGGCTTGCGTTTTCACATAAAACTTGATACAGTGTAGAATGTTTTCTTTTGCGGTCACAC

GCAATCAATACAACT 

Russula vinosa (band 16) 
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CTGGACCGTGTACAAGTCTCCTGAGTCTTGGTCATTTAGAGGAAGTAAAAGTCGTAACAAG

GTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTATTGTGCAACCGAGGTGCAAGGGCTGTCG

CTGAGCTTCAAGGCTTGTGCACGCTCAAGCACTCTCATACATCCATCTCACCCCTTTGTGCA

TCACCGCGTGGGCCCTCCTTTGCGGGAGGGCTTGCGTTTTCACATAAAACTTGATACAGTGT

AGAATGTTTTCTTTTGCGGTCACACGCAATCAATACAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGCT

CTCGC 

Russula vinosa (band 20) 
TGTACTGGACCGTGTACAAGTCTCCTGAGCCCTTGGTCATTTAGAGGAAGTAAAAGTCGTA

ACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTATTGTGCAACCGAGGTGCAAGGGC

TGTCGCTGAGCTTCAAGGCTTGTGCACGCTCAAGCACTCTCATACATCCATCTCACCCCTTT

GTGCATCACCGCGTGGGCCCTCCTTTGCGGGAGGGCTTGCGTTTTCACATAAAACTTGATAC

AGTGTAGAATGTTTTCTTTTGCGGTCACACGCAATCAATACAACTTTCAACAACGGATCTCT

TGGCTCTC 

Russula vinosa (band 30) 
TATACTGGACCGTGTACAAGTCTCCTGAGCTCTTGGTCATTTAGAGGAAGTAAGAACTGGA

CCGTGTACAAGTCTCCTGAGCCCTTGGTCATTTAGAGGAAGTAAAAGTCGTAACAAGGTTT

CCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTATTGTGCAACCGAGGTGCAAGGGCTGTCGCTGA

GCTTCAAGGCTTGTGCACGCTCAAGCACTCTCATACATCCATCTCACCCCTTTGTGCATCAC

CGCGTGGGCCCTCCTTTGCGGGAGGGCTTGCGTTTTCACATAAAACTTGATACAGTGTAGAA

TGTTTTCTTTTGCGGTCACACGCAATCAATAC 

Russula sp. 1 (band 11) 
AAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTATCGTGCAACAGAGGC

GCGAGGGCTGTCGCTGACTCGAAAAGGTCGTGCACGCCCGAGCGCTCTCACGCATCCATTT

CACCCCTTTGTGCACCACCGCGTGGGTCGTCCTCCCTCCGAGGGCGGGCGGCTTGCGTTTT

TACACAAACCCCCTCGTAACGCAGCGTTAGAATGATTTACCCTTTGCGGTGACACGCAATCA

ATACAACTTTCAACAACGGACCTCTTGGCTCTC 

Russula sp. 1 (band 37) 
GCTGGACCGTGTACAAGTCTCCTGAGCTCTTGGTCATTTAGAGGAAGTAAAAGTCGTAACA

AGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTATCGTGCAACAGAGGCGCGAGGGCTGT

CGCTGACTCGAAAAGGTCGTGCACGCCCGAGCGCTCTCACGCATCCATTTCACCCCTTTGT

GCACCACCGCGTGGGTCGTCCTCCCTCCGAGGGCGGGCGGCTTGCGTTTTTACACAAACCC

CCTCGTAACGCAGCGTTAGAATGATTTACCCTTTGCGGTGACACGCAATCAATACAACTTTC

AACAACGGATCTCTTGGCTCTC 

Russula sp. 2 (band 27) 
AAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTATCGTACAACTGAGGT

GCAAAGGCTGTCGCTGACCCTCAAGGGTCGTGCACGCCCGAGCGCTCTCACACAATCCATC

TCACCTTTGTGCATCACCGCGTGGGTCTCCCTTTGCGGGGGGGCTCACGTTTACACATAAAA

CTCGATACGGTGTAGAATGTTTCTTTTGCGGTCACACGCAATCAATACAACTTTCAACAACG

GATCTCTTG 

Russula sp. 2 (band 34) 
AAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTATCGTACAACTGAGGT

GCAAAGGCTGTCGCTGACCCTCAAGGGTCGTGCACGTCCGAGCGCTCTCACACAATCCATC

TCACCTTTGTGCATCACCGCGTGGGTCTCCCTTTGCGGGGGGGCTCACGTTTTCACATAAAA

CTCGATACGGTGTAGAATGTTTCTTTTGCGGTCACACGCAATCAATACAACTTTCAACAACG

GATCTCTTGGCTCTC 

Russula sp. 3 (band 31) 
GAGAGCCAAGAGATCCGTTGTTGAAAGTTGTATTGATTGCGTGTGACCGCAAAAATAAACA

TTCCAGACTGTATCGAGTTTTATGTAAAAACGCGAGCCCTCCCGCAAAGGGGGACCCACGC

AGTGATGCACAAAGGGGTGAGATGGATTGTGTGAGAGCGCTCGGGCGTGCACGACCCTTG

AAGGTCAGCGACAGCCCTCGCACCTCGGTTGTACGATAATGATCCTTCCGCAGGTTCACCTA

CGGAAACCTTGTTACGACTT 

Russula sp. 4 (band 6) 
ACTCTAGAGGGGATCCAGATCTCAGGAGACTTGTACACGGTCCAGCGCGGAAGACGCTTCT

CTAAATTACAACTCGGGCAACCAAAGGCCACCAGATTTTAAATTTGAGCTTTTCCCGCTTCA

CTCGCAGTTACTAGGGGAAT 

Russula sp. 5 (band 20) 
GACTTTTAAAAAAGTCAGCGACAGCCCTCGCACCTCAGTTGTATGATAATGATCCTTCCGCA

GGTTCACCTACGGAAACCTTGTTACGACTTTTACTTCCTCTAAATGACCAAGGGCTCAGGA
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GACTTGTACACGGTCCAGTTACTTCCTCTAAATGACCAAGAGCCCAGGAGACTTGTACACG

GTCCAGTCGTATTACTTCCTCTAAATGACCAAGAGTCAGGAGACTTGTACACGGTCCAGTTA

CTTCCTCTAAATGACCAAGAGTCAGGAGACTTGTACACGGTCCAGTATTATTACTTCCTCTA

AATGACCAAGGGCTCAGGAGACTTGTACACGGTCCAGTATTATTACTTCCTCTAAATGACCA

AGAGTCAGGAGACTTGTACACGGTCCAGGTTACTTCCTCTAAATGACCAAGAGGTCAGGAG

ACTTGTACACGGTCAGGAGACTTGTACACGGTCCAGC 

Lactarius sp. 1 (band 27) 
CTGGACCGTGTACAAGTCTCCTGGCCCTTGGTCATTTAGAGGAAGTAAGCTGGACCGTGTA

CAAGTCTCCTGACTCTTGGTCATTTAGAGGAAGTAACTGGACCGTGTACAAGTCTCCTGGA

CCGTGTACAAGTCTCCTGAGTCTTGGTCATTTAGAGGAAGTAAAAGTCGTAACAAGGTTTC

CGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTATCGTACAAAATGTGAGAGGCATGCCAGGGCTGT

CGCTGACTTCAAAGTCGTGCACGCCCGGGTGTGTCCCCTCACATAACAATCCGTCTCACCC

TTTGTGCATCACCGCGTGGGCACCCTTTGGGATCATCTCGGAGGGGGCTCGCGTTTTCACAC

AAACCCCCCCTTTTAAAAGTGTAGAATGACCTCATATATGCAATCAATACAACTTTCAACAA

CGGATCTCTTGGCTCTC 
Cortinarius sp. 1 (band 4) 
AAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTATTGAAATAAACCTGA

TGAGTTGTTGCTGGTTCTCTAGAGAGCATTGTGCACGCTTGTCATCTTTATGTCTCCACCTGT

GCATATTTTGTAGACCTGGATTACTCTCTCTGAAATGCTAACCAGCATTTTAGGTTGGAGGA

GTTTGACTTTGCCGTCTTTCCTTGCATTTCTAGGTCTATGTTCTTTTTCATATAATCTTATTGTG

ATATAATGGGCCCTATATAATATAAACTTATACAACTTTCAGCAACGGATCTCTTGGCTCTC 

Cortinarius sp. 2 (band 7) 
GATCATTATTGAAATAAACCTGATAGGTTGTTGCTGGTTTCCTCGGGAGCATGTGCACACTT

GTCATCTTTATATCTCCACCTGTGCACCTTTTGTAAATCTGAATATCTTTCTGAATGCATGCCA

TTCAGGTTTTGAGGATTGATCTTTTTCTTTCCTTACATTTTCAGGTTTATGTTTTTCATATACC

CCAAGTATGTTATAGAATGTTATAAACGGGCCTTTGTGCCTATAAATTTATACAACTT 

Cortinarius sp. 3 (band 9) 
CTGGACCGTGTACAAGTCTCCTGGGCCCTTGGTCATTTAGAGGAAGTAAAAGTCGTAACAA

GGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTATTGAAATAAACCTGATGGGTTGTTGCTG

GTTCTCTAGGGAGCATGTGCACACTTTGTCATCTTTATATCTCCACCTGTGCACCTTTTGTAG

ATTTGAATAGCTTTCCGAATGCCTAGCATTTGGGTTTGAAGATTGACTTTTCTGTCTTTCTTT

ACTTTCAGGTCTATGTTTTCTCCATATACCCCAATGTATGTCATAGAATGTAATAAATATGGGC

CTTTGGTGCCTATAAATTTATACAACTTTCAGCAACGGATCTCTTGGTTCTCGCATCGATGAA

GAACGCAG 

Cortinarius sp. 4 (band 13) 
TCTGGACCGTGTACAAGTCTCCTGGGGGCTTGGTCATTTAGAGGAAGTAAAAGTCGTAACA

AGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTATTGAAATAAACCTGATGAGTTGCTGCT

GGCCCTCATTGAGAGCATGTGCACACTTGTCGTCTTTATATCTCCACCTGTGCACCTATTGTA

GACCTGGATAACTCTCTGAATGCACTAGCATTTAGGTATGAGGATTGACTTTCTGCCTTTCCT

TACATTTTCAGGCCTATGTTTCTTTCATATAACCTCAATGTATGTTATGGAATGTAAAATTATG

GGCTTCTGTGCCTATAAATCTTATACAACTTTCAGCAACGGATCTCTTGGCTCTC 

Cortinarius sp. 5 (band 13) 
AAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTATTGAAATAAACCTGA

TGAGTTGCTGCTGGTTCTCTAGGGAGCATGTGCACACTTGTCATCTTTATATCTCCACCTGTG

AACCTTTTGTAGACCTGGATATCTCTCTGAATTTGCCTGGCAGATTCGGGTTTAAGGATTGAT

CTGTTCTTTCCTTGTGTCTTCAGGTCTATGTTTTTCATATACCCCAATGTATGTTTATAGAATGT

AATAAACAGGCCTTTGTGCCTATAATAAGCTTATACAACTTTCAGCAACGGATCTCTTGGCTC

TC 

Cortinarius sp. 6 (band 15) 
GCTGGACCGTGTACAAGTCTCCTGAGCTCTTGGTCATTTAGAGGAAGTAAAAGTCGTAACA

AGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTATTGAAATAAACCTGATGGGTTGTCGCT

GGTTCTCTAGGGAGCATGTGCACGCCTTGTCATCTTTATATATCTCCACCTGTGCACTTTTTT

GTAGACCCTTCAAGGTCTATGTTGCTTCATCTACCCCCAAATAATAATAGAATGTTGTGCCTT

TTTGAAATATATACAACTTTCAGCAACGGATCTCTTGGCTCTCGC 

Cortinarius sp. 7 (band 22) 
AAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTATTGAAATAAACCTGAT

AGGTTGTTGCTGGTTCTCTCGGGAGCATGTGCACGCTTGTCATCTTTATATCTCCACCTGTGC

ACCTTTTGTAAGCCTGAATATCTTTCTGAATGCTTCTCGCATTTCAGGTCTGAGGATTGATAT

TCTTCTTTCCTCACATTTTCAGGTTTATGTTTTTCATATACCCCAAGTATGTTATAGAATGTCAT
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AAACAGGCCTTTGTGCCTATAAATTTAAATACAACTTTCAGCAACGGATCTCTTGGCTCTC 

Cortinarius sp. 8 (band 26) 
CTGGACCGTGTACAAGTCTCCTGACTCTTGGTCATTTAGAGGAAGTAAAAGTCGTAACAAG

GTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTATTGAAATAAACCTGATGGGTTGCTGCTGG

TTCTCTCGGGAGCATGTGCACACTTGTCATCTTTATATCTCCACCTGTGCACCTTTTGTAGAC

CTTTTCAGGTCTATGTTGCTTCATTTACCCCAATGTATGTCGATAGAATGTTGTGCCTATAATA

TTTATACAACTTTCAGCAACGGATCTCTTGGCTCTC 

Cortinariaceae sp. 1 (band 8) 
GCTGGACCGTGTACAAGTCTCCTGAGTCTTGGTCATTTAGAGGAAGTAAAAGTCGTAACAA

GGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTATTGAAATAAACCTGATGAGTTGCTGCTG

GCTCTCTAGGGAGCATGTGCACACTTGTCATTTTTATATTTCCACCTGTGCACCTTTTGTAGA

CTTTGGATATCTTTCTGACACATGTCAGGTTTGAGGATTGACTTTCTTGGTCTGTCCTTACAT

TTCCAAGTCTATGTTTTTTCACTATACCCCCAATGTATGTTATAGAATGTAATAAGCGGGCCTT

TGTGCCTATAAATCTTATACAACTTTCAGCAACGGATCTCTTGGCTCTC 
Cortinariaceae sp. 1 (band 10) 
TAAAAGAACAGCTGGACCCGTGTACAAGTCTCCTGACTCTTGGTCATTTAGAGGAAGTAAA

AGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTATTGAAATAAACCTGAT

GAGTTGCTGCTGGCTCTCTAGGGAGCATGTGCACACTTGTCATTTTTATATTTCCACCTGTGC

ACCTTTTGTAGACTTTGGATATCTTTCTGACACATGTCAGGTTTGAGGATTGACTTTCTTGGT

CTGTCCTTACATTTCCAAGTCTATGTTTTTTCACTATACCCCCAATGTATGTTATAGAATGTAAT

AAGCGGGCCTTTGTGCCTATAAATCTTATACAACTTTCAGCAACGGATCTCTTGGCTCTC 
Cortinariaceae sp. 1 (band 16) 
CTGGACCGTGTACAAGTCTCCTCTGGACCGTGTACAAGTCTCCTGAGCCTTGGTCATTTAGA

GGAAGTAACTGGACCGTGTACAAGTCTCCTGGCTCTTGGTCATTTAGAGGAAGTAACTGGA

CCGTGTACAAGTCTCCTGGCCCTTGGTCATTTAGAGGAAGTAAAAGTCGTAACAAGGTTTC

CGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTATTGAAATAAACCTGATGAGTTGCTGCTGGCTCTC

TAGGGAGCATGTGCACACTTGTCATTTTTATATTTCCACCTGTGCACCTTTTGTAGACTTTGG

ATATCTTTCTGACACATGTCAGGTTTGAGGATTGACTTTCTTGGTCTGTCCTTACATTTCCAA

GTCTATGTTTTTTCACTATACCCCCAATGTATGTTATAGAATGTAATAAGCGGGCCTTTGTGCC

TATAAATCTTATACAACTTTCAGCAACGGATCTCTTGGCTCTC 
Cortinariaceae sp. 2 (band 11) 
CTGGACCGTGTACAAGTCTCCTGGACCGTGTACAAGTCTCCTGAGTCTTGGTCATTTAGAG

GAAGTAAAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTATTGAATAA

ACCTGATGGGTTGCTGCTGGTTCTCTAGGGGGCATGTGCACACTTGTCATTTTTATATCTCTC

CACCTGTGCACCTTTTGTAGACCTGGATATCTTTTTCTGAATGCCATACTAGCATTCAGGTTT

GGGGACTGACTTCTTCTGTCTTTCCTTATATTTCCAGGTCTATGTTTCTCCATATACACCCTAA

TGTATGTTATAGAATGTAATGAATGGGCTTTTGTGCCTATAAACTTATACAACTTTCAGCAAC

GGATCT 
Hydnum ellipsosporum (band 23) 
AAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTAATGGATTTACAGAGG

GTTGATGCTGGTAGTTTATCTACATGTGCTCACTCTTCTGATTTATTTACACCTGTGCACTTAA

TTTTTTTTTCAAGGGTCAGGGTAGAACCTGCCTTTGGGACTTATAAGCCCCTAACCCCTATTT

TGGAACAATGGATGTTTATTTGCCGCAAGGCCAAATTTTTGATACAACTTTTAACAACGGAT

CTCTTGGCTCTC 
Thelephoraceae sp. 1 (band 33) 
GAGAGCCAAGAGATCCGTTGCTGAAAGTTGTATTGTATTGCGTTAAACGCGGTGCACACTC

CATAAGACTTCGCTACGGTGTATGTGTAAAGACATAGAACTACAGGAGGAAGACAAGGTGT

CCCCCAGACCATAGAACTACGGAGGGTGCACAGGTGTGAGTGGATTGCATGAACAGAGCG

TGCACATGCCCCCATGTTTGAGGACCAGCAACAGCTCATGTCAACAAATCAGTAATGATCCT

TCCGCAGGTTCACCTACGGAAACCTTGTTACGACTT 

Tomentella sp. 1 (band 14) 
GAGAGCCAAGAGATCCGCTGCTGAAAGTTGTATTGTATTGCGTTGAACGCGGCATGCATTC

CATTAGACTTTATCACAGCGTGAGTGTAAAGATGCAGAACCACAGCAGGAGGACGAGTCCC

CTGGGCCACAGAACTACAGAAGGTGCACAGGTGTGAGTGGATGCACAAACAGAGTGTGCA

CATGCCCCCGTTTGGAGACCAGCAACAACTCATGTCAGCAGTTCAGTAATGATCCTTCCGC

AGGTTCACCTACGGAAACCTTGTTACGACTTTTACTTCCTCTAAATGACCAAGAGCTCAGG

GAGACTTGTACACGGTCCAGCTTACTTCCTCTAAATGACCAAGACTCAGGAGACTTGTACA

CGGTCCA 
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Clavulinaceae sp. 1 (band 4) 
GAGAGCCAAGAGATCCGTTGTTAAAAGTTGTATTAATATTAAGGCCTCACGGCACAATCACG

TTCAATATTAAAATAAAGTGTATAATGAGAGGAAGGGACTCCAAGGAGAACTCGGAGACCC

TCTCTAAATGTGCACAGGTGTTTGGATGAAGATTGTTAGGAGTGAGCACATGCAGCCAAGC

TGCCAGCATCAACTCCGATTACAATTCATTAATGATCCTTCCGCAGGTTCACCTACGGAAAC

CTTGTTACGACTT 
Clavulinaceae sp. 1 (band 18) 
GAGAGCCAAGAGATCCGTTGTTAAAAGTTGTATTAATATTAAGGCCTCACGGCACAATCACG

TTCAATATTAAAATAAAGTGTATAATGAGAGGAAGGGACTCCAAGGAGAACTCGGAGACCC

TCTCTAAATGTGTACAGGTGTTTGGATGAAGATTGTTAGGAGTGAGCACATGCAGCCAAGC

TGCCAGCATCAACTCCGATTACAATTCATTAATGATCCTTCCGCAGGTTCACCTACGGAAAC

CTTGTTACGACTTTTACTTCCTCTAAATGACCAAGACTCAGGAGACTTGTACACGGTCCAG 
Clavulinaceae sp. 1 (band 19) 
GAGAGCCAAGAGATCCGTTGTTAAAAGTTGTATTAATATTAAGGCCTCACGACACAATCACG

TTCAATATTAAAATAAAGTGTATAATGAGAGGAAGGGACTCCAAGGAGAACTCGGAGACCC

TCTCTAAATGTGCACAGGTGTTTGGATGAAGATTGTTAGGAGTGAGCACATGCAGCCAAGC

TGCCAGCATCAACTCCGATTACAATTCATTAATGATCCTTCCGCAGGTTCACCTACGGAAAC

CTTGTTACGACTTTTACTTCCTCTAAATGACCAAGACTCAGGAGACTTGTACACGGTCCAG 
Clavulina sp. 1 (band 9) 
GAGAGCCAAGAGATCCGTTGTCAAAAGTTGTATTATGTTAAGCCTTGACGGCACAATGCATT

CAACATTACAAACAGCGTTTATGAATCATGAGACGAGATAAAAGAGACAAGCCCTTTCTCT

CCCATTCTCACAAGGTAGGTGCACAGGTGTTTGGAAAAGGACTGCTGGGGCGAGCACATG

CAGCCAAAGGATGACAAGCCAGCATCAAGCCCCATTCAATTCAATAATGATCCTTCCGCAG

GTTCACCTACGGAAACCTTGTTACGACTGTTACTTCCTCTAAATGACCAAGAGCTCAGGAG

ACTTGTACACGGTCCAGTTACTTCCTCTAAATGACCAAGAGCCCAGGAGACTTGTACACGG

TCCAG 
Russula peckii (Morphotype yellow I no. 5) 
CGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTATCGTACAACGGAGGTGCAAGGGCTGTCGCTGAC

CTTCAAAGGTTGTGCACGCCCAAGCGCTCTCTCACATCCTTCTCACCCCTTTGTGCATCACC

GCGTGGGCCCCTCTTTGCGGAGAAGGCCTGCGTTTTCACATAAAACTTGATACAGTGTAGA

ATGTCTTTTTGCGGTCACACGCAATCAATACAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGCTCTCGC

ATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATACGTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCATC

GAATCTTTGAACGCACCTTGCGCCCCTTGGCATTCCGAGGGGCACACCCGTTTGAGTGTCG

TGAAATTATCAAAACCTTTTCTTTGAGAAAAGGATTTTGGACTTGGAGGTTTTTATGCTCGC

TTTCGTGTCTCGAAAGTGAGCTCCTCTCAAATGAATTAGTGGGGTCTGCTTTGCTGGTCCTT

GACGTGATAAGATGTTTTGACGTTTTGGACTTGGCACTGTCTCTTGGATGCCTGCTTCTAAC

TGTCCATCTCATGGACAATGATGGTGCTCTGGTCTCTTCCATCCACATTGGTGGGAGGCTGG

ACCCACAAAAAACCTTGACCTCAAATCGGGTGAGACTACCCGCTGAACTTAAGCATATCAA

TAAGCGGAGGAAAAGAAACTAACAAGGATTCCCCTAGTAACTGCGAGTGAAGCGGGAAAA

GCTCAAATTTAAAATCTGGTGGTCTTTGGCCATCCGAGTTGTAATTTAGAGAAGCGTCTTCC

GCG 

Russula peckii (Morphotype yellow I no. 6)  
CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAAAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGG

ATCATTATCGTACAACGGAGGTGCAAGGGCTGTCGCTGACCTTCAAAGGTTGTGCACGCCC

AAGTGCTCTCTCACATCCTTCTCACCCCTTTGTGCATCACCGCGTGGGCCCCTCTTTGCGGA

GAAGGCCTGCGTTTTCACATAAAACTTGATACAGTGTAGAATGTCTTTTTGCGGTCACACGC

AATCAATACAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAA

ATGCGATACGTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCATCGAATCTTTGAACGCACCTTGC

GCCCCTTGGCATTCCGAGGGGCACACCCGTTTGAGTGTCGTGAAATTATCAAAACCTTTTCT

TTGAGAAAAGGATTTTGGACTTGGAGGTTTTTATGCTTGCTTTCGTGTCTCGAAAGTGAGCT

CCTCTCAAATGAATTAGTGGGGTCTGCTTTGCTGGTCCTTGACGTGATAAGATGTTTTGACG

TTTTGGACTTGGCACTGTCTCTTGGATGCCTGCTTCTAACTGTCCATCTCATGGACAATGATG

GTGCTCTGGTCTCTTCCATCCACATTGGCGGGAGGCTGGACCCACAAAAAACCTTGACCTC

AAATCGGGTGAGACTACCCGCTGAACTTAAGCATATCAATAAGCGGAGGAAAAGAAACTAA

CAAGGATTCCCCTAGTAACTGCGAGTGAAGCGGGAAAAGCTCAAATTTAAAATCTGGTGGT

CTTTGGCCATCCGAGTTGTAATTTAGAGAAGCGTCTTCCGCGCTGGACCGTGTACAAGTCTC

CTG 

Russula peckii (Morphotype black no. 5)   
GTCATTTAGAGGAAGTAAAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCA
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TTATCGTACAACGGAGGTGCAAGGGCTGTCGCTGACCTTCAAAGGTTGTGCACGCCCAAGC

GCTCTCTCACATCCTTCTCACCCCTTTGTGCATCACCGCGTGGGCCCCTCTTTGCGGAGAAG

GCCTGCGTTTTCACATAAAACTTGATACAGTGTAGAATGTCTTTTTGCGGTCACACGCAATC

AATACAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGC

GATACGTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCATCGAATCTTTGAACGCACCTTGCGCCC

CTTGGCATTCCGAGGGGCACACCCGTTTGAGTGTCGTGAAATTATCAAAACCTTTTCTTTGA

GAAAAGGATTTTGGACTTGGAGGTTTTTATGCTTGCTTTCGTGTCTCGAAAGTGAGCTCCTC

TCAAATGAATTAGTGGGGTCTGCTTTGCTGGTCCTTGACGTGATAAGATGTTTTGACGTTTT

GGACTTGGCACTGTCTCTTGGATGCCTGCTTCTAACTGTCCATCTCATGGACAATGATGGTG

CTCTGGTCTCTTCCATCCACATTGGCGGGAGGCTGGACCCACAAAAAACCTTGACCTCAAA

TCGGGTGAGACTACCCGCTGAACTTAAGCATATCAATAAGCGGAGGAAAAGAAACTAACAA

GGATTCCCCTAGTAACTGCGAGTGGAGCGGGAAAAGCTCAAATTTAAAATCTGGTGGTCTT

TGGCCATCCGAGTTGTAATTTAGAGAAGCGTCTTCCGCG 

Russula peckii (Morphotype yellow II no. 1) 
CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAAAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGG

ATCATTATCGTACAACGGAGGTGCAAGGGCTGTCGCTGACCTTCAAAGGTTGTGCACGCCC

AAGCGCTCTCTCACATCCTTCTCACCCCTTTGTGCATCACCGCGTGGGCCCCTCTTTGCGGA

GAAGGCCTGCGTTTTCACATAAAACTTGATACAGTGTAGAATGTCTTTTTGCGGTCACACGC

AATCAATACAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAA

ATGCGATACGTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCATCGAATCTTTGAACGCACCTTGC

GCCCCTTGGCATTCCGAGGGGCACACCCGTTTGAGTGTCGTGAAATTATCAAAACCTTTTCT

TTGAGAAAAGGATTTTGGACTTGGAGGTTTTTATGCTTGCTTTCGTGTCTCGAAAGTGAGCT

CCTCTCAAATGAATTAGTGGGGTCTGCTTTGCTGGTCCTTGACGTGATAAGATGTTTTGACG

TTTTGGACTTGGCACTGTCTCTTGGATGCCTGCTTCTAACTGTCCATCTCATGGACAATGATG

GTGCTCTGGTCTCTTCCATCCACATTGGCGGGAGGCTGGACCCACAAAAAACCTTGACCTC

AAATCGGGTGAGACTACCCGCTGAACTTAAGCATATCAATAAGCGGAGGAAAAGAAACTAA

CAAGGATTCCCCTAGTAACTGCGAGTGAAGCGGGAAAAGCTCAAATTTAAA 

Russula vinosa (Morphotype black no. 3) 
CCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTATTGTGCAACCGAGGTGCAAGGGCTGTCGCTGA

GCTTCAAGGCTTGTGCACGCTCAAGCACTCTCATACATCCATCTCACCCCTTTGTGCATCAC

CGCGTGGGCCCTCCTTTGCGGGAGGGCTTGCGTTTTCACATAAAACTTGATACAGTGTAGAA

TGTTTTCTTTTGCGGTCACACGCAATCAATACAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGCTCTCG

CATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATACGTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAACCA

TCGAATCTTTGAACGCACCTTGCGCCCCTTGGCATTCCGAGGGGCACACCCGTTTGAGTGT

CGTGAAATCATCAAAAACCTTTTCTCTTTAAACCTTTTTTCGGTCAGGGAAAGGGATTTTTG

GACTTGGAGGTTCCATGCTCGCTTTTGCCTTTGAAAGTGAGCTCCTCTCAAATGAATTAGTG

GGGTCCGCTTTGCTGATCCTTGACGTGATAAGATGTTTCTACGTTTTGGATTTGGCACTGTCC

CTTGGATGCCTGCTCCTAATTGTCTCTTGGGACATTGATGGTGCTTCGGTCACCGCCATCTAC

ATTGGTGGAAGGCCGAGCCCACATAAAAAACCCTTGACCTCAAATCGGGTGAGACTACCCG

CTGAACTTAAGCATATCAATAAGCGGAGGAAAAGAAACTAACAAGGATTCCCCTAGTAACT

GCGAGTGAAGCGGGAAAAGCTCAAATTTAAAATCTGGTGGTCTTTGGCCATCCGAGTTGTA

ATTTAGAGAAGCGTCTTCCGCG 

Russula sp. 1 (Morphotype yellow I no. 2) 
AAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTATCGTGCAACAGAGGC

GCGAGGGCTGTCGCTGACTCGAAAAGGTCGTGCACGCCCGAGCGCTCTCACGCATCCATTT

CACCCCTTTGTGCACCACCGCGTGGGTCGTCCTCCCTCCGAGGGCGGGCGGCTTGCGTTTT

TACACAAACCCCCTCGTAACGCAGCGTTAGAATGATTTACCCTTTGCGGTGACACGCAATCA

ATACAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCG

ATACGTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCATCGAATCTTTGAACGCACCTTGCGCCTC

TTGGTATTCCGAGGGGCACACCCGTTTGAGTGTCGTGACATCCTCAACCTTCTCGATCTTTG

CGATCGGGGAAGGTTTGGACTTTGGGGGTTTATGCTGGCCTCCTTCGAAGCCAGCTCCCCTT

AAATGGATTAGTGGGGTTCGCTTTGCCGATCCTCGACGTTGATAAGATGTTTCTACGTCTTG

GGTTGGGCACTGTCTTTCGGGAACCTGCTTCTAACCGTCTCGCGAGAGACGACGCGTTTGA

ACCTTGACCTCAAATCGGGTGAGACTACCCGCTGAACTTAAGCATATCAATAAGCGGAGGA

AAAGAAACTAACAAGGATTCCCCTAGTAACTGCGAGTGAAGCGGGAAAAGCTCAAATTTA

AAATCTGGTGGTCTCTGGCCGTCCGAGTTGTAATTTAGAGAAGCGTCTTCCGCG 

Lactarius sp. 2 (Morphotype yellow I no. 3) 
CAGGAGACTTGTACACGGTCCAGCGCGGAAGACGCTTCTCTAAATTACAACTCGGGCAACC

AAAGGCCACCAGATTTTAAATTTGAGCTTTTCCCGCTTCACTCGCAGTTACTAGGGGAATCC
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TTGTTAGTTTCTTTTCCTCCGCTTATTGATGTGCTTAAGTTCAGCGGGTAGTCTCACCCGATT

TGAGGTCAAGGGTTCGTGGGGGTCAAGGGAGCTTCCCGAGAAGGGAGACATGCTCGAACA

TTGTCTCGACGCGAGGTCCAGACGGTTAGAAGCGGGTCCCAAAAGTGACAGAGCCAGAAA

CCAAGACATGGAAGCATCTTATCACACGTCAAGGATCAGCAAAGGGGCCCCTGCTAATCTG

TTTAAGAGGAGCTGGCAGAGGTGCCAGCAAAGGCCTCCAAAGTCCAAGCCTGCTTTGGTC

TCCAGAAGAAACCAAGGAGGTTGAGGTTTTCACGACACTCAAACGGGTGTGCCCCCCGGA

ATACCAAGGGGCGCAAGGTGCGTTCAAAGATTCGATGATTCACTGAATTCTGCAATTCACAT

TACGTATCGCATTTCGCTGCGTTCTTCATCGATGCGAGAGCCAAGAGATCCGTTGTTGAAAG

TTGTATTGATTGCGTGTTAGCGCATATATGAGGTCATTCTACACTTTTAAAAGGGGGGGTTTG

TGTGGAAAACATGAGCCCCCCCCGAGGTGATCCCAAAGGGTGCCCACGCGATGATGCACA

AAGGGTGAGATGGACTGTTATGTGAGGGGACACGCTCAGGCGTGCACGACTTTGAGGTCA

GCAACAGCCCTCGCATGTCCCTCACATTTGGTACGATAATGATCCTTCCGCAGGTTCACCTA

CGGAAACCTTGTTACGACTT 

Lactarius sp. 2 (Morphotype yellow I no. 5)  
CGCGGAAGACGCTTCTCTAAATTACAACTCGGGCAACCAAAGGCCACCAGATTTTAAATTT

GAGCTTTTCCCGCTTCACTCGCAGTTACTAGGGGAATCCTTGTTAGTTTCTTTTCCTCCGCTT

ATTGATATGCTTAAGTTCAGCGGGTAGTCTCACCCGATTTGAGGTCAAGGGTTCGTGGGGGT

CAAGGGAGCTTCCCGAGAAGGGAGACATGCTCGAACATTGTCTCGACGCGAGGTCCAGAC

GGTTAGAAGCGGGTCCCAAAAGTGACAGAGCCAGAAACCAAGACATGGAAGCATCTTATC

ACACGTCAAGGATCAGCAAAGGGGACCCTGCTAATCTGTTTAAGAGGAGCTGGCAGAGGT

GCCAGCAAAGGCCTCCAAAGTCCAAGCCTGCTTTGGTCTCCAGAAGAAACCAAGGAGGTT

GAGGTTTTCACGACACTCAAACGGGTGTGCCCCCCGGAATACCAAGGGGCGCAAGGTGCG

TTCAAAGATTCGATGATTCACTGAATTCTGCAATTCACATTACGTATCGCATTTCGCTGCGTT

CTTCATCGATGCGAGAGCCAAGAGATCCGTTGTTGAAAGTTGTATTGATTGCGTGTTAGCGC

ATATATGAGGTCATTCTACACTTTTAAAAGGGGGGGTTTGTGTGGAAAACATGAGCCCCCTC

CGAGGTGATCCCAAAGGGTGCCCACGCGATGATGCACAAAGGGTGAGATGGACT 

Lactarius sp. 3 (Morphotype white II no. 11)  
AAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTATCGTATGACAAGAGG

CACCCAGGGGCTGTCGCTGACCCCTCAGGTCGTGCACGCCTCGAGTGTTCTCTTTCCCGTC

CATCTCACCCTTTGTGCACCACCGCGTCGGCCTTTCCTCTTTAAAGAGGGGGGCTTACGTTT

TTTTACACAGACACGTCCTTACGTAGAATGGGTTACCTTTGCGATCACACGCAATTAAAACA

ACTTTCAACAACGGATCTCTTGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATACG

TAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCATCGAATCTTTGAACGCACCTTGCGCCCCTTGGC

ACTCCGAGGGGCACACCCGTTTGAGTGTCGTGAAATTCTCAACCTCCCTAATTTTTGGGGA

AGGCTTGGAGTTTGGAGGCTTTTGCTGGCTTTTCCTGGAAGCCAGCTCCTCTTAAATGGATT

AGTAGGGTCCTCTTTGCCGATCCCTTGACGTGATAAGAATTTTCTTACGTCCGAGGTTTGCG

AAGACCTGCTTCTAATCGTCATGATTGAACTCTTTTGGCCTCAAATCGGGTGAGACTACCCG

CTGAACTTAAGCATATCAATAAGCGGAGGAAAAGAAACTAACAAGGATTCCCCTAGTAACT

GCGAGTGAAGCGGGAAAAGCTCAAATTTAAAATCTGGTAGCCTTTGGCCATCCGAGTTGTA

ATTTAGAGAAGCGTTTTCCGCG 

Cortinarius sp. 9 (Morphotype white II no. 1)  
CAGGAGACTTGTACACGGTCCAGCGCAGATAACACTTCTCTAGATTACAACTCGGACAGCC

AAAGACTGACAGATTTTAAATTTGAGCTTTTCCCGCTTCACTCGCAGTTACTAGGGGAATCC

TTGTTAGTTTCTTTTCCTCCGCTTATTGATATGCTTAAGTTCAGCGGGTAGTCCTACCTGATTT

GAGGTCACATTAATAAATAAAATTGTCCAAGTCAATGGACTGTTAGAAGCTGAACTGCTTCA

CGTCAATAGCATAGATAATTATCACACCAATGAACGGTCAGCAAATTGTTCCGCTAATATATT

TTAGGGGAGCTGATCTTTTAAAAGACCAGCAAAAAGACCCCCACATCCAGCACTCAACAA

GCAAAAGCTGAAGAGGTTGATATATTAATGACACTCAAACAGGCATGCTCCTCGGAATACC

AAGGAGCGCAAGGTGCGTTCAAAGATTCGATGATTCACTGAATTCTGCAATTCACATTACTT

ATCGCATTTCGCTGCGTTCTTCATCGATGCGGGAGCCAAGAGATCCGTTGCTGAAAGTTGTA

TAGTGTTATAGGCACAGAGGCCCATTTAATACATTCTATTACATACATTAGGGTATATGAATAA

ACATAGACCCAGAAATATAAGGAAAGACAAAAGTCAATCCCAAAACCTTAATGCTAGCATT

AAGAAACTTGTCTAGGTCTACAAAAGGTGCACAGGTGGAGATACAAAGATGACAGGCGTG

CACATGTCCATTAAAGAACCAGCAGCAACCTATCAAGTTTATTTCAATAATGATCCTTCCGC

AG 

Cortinarius sp. 10 (Morphotype white II no. 6)   
CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAAAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGG

ATCATTATTGAAAATAAACCTGATGGGGTTGCTGCTGGCTCTCCAGGGAGCATGTGCACGCC

TTGTCATCTTTATATCTCCACCTGTGCACCTTTTGTAGACATCCTTTCCAGGTTGTCTATGTTT
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GATTCTTCATGTGCCCCAAATAAAAATGTATGTCAATAGAATGTTGTGATAAATAAAATCTAT

ACAACTTTCAGCAACGGATCTCTTGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGAT

AAGTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCATCGAATCTTTGAACGCACCTTGCGCTCCTT

GGTATTCCGAGGAGCATGCCTGTTTGAGTGTCATTAATATTATATATCAAACCTCTGTGTTTG

GATGTGGGGGTTGCTGGCCTCTTTGAAAGAGGTCAGCTCTCCTGAAATGCATTAGCAGAAC

AACCTGTTTCGTTCATTGGTGTGATAACTATCTACGCTATAGAACCGTGAAGGCAGTTCAGC

TTTCTAACTGTCCTTTGGGACAATTCATTATCTATGTGACCTCAAATCAGGTAGGACTACCCG

CTGAACTTAAGCATATCAATAAGCGGAGGAAAAGAAACTAACAAGGATTCCCCTAGTAACT

GCGAGTGAAGCGGGAAAAGCTCAAATTTAAAATCTGGCGGTCGTTTGGCTGTCCGAGTTGT

AATCTAGAGAAGTGTTATCCGCGCTGGACCGTGTACAAGTCTCCTG 

Hydnum ellipsosporum (Morphotype white I no. 1)  
AAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTAATGGATTTACAGAGG

GTTGATGCTGGTAGTTTATCTACATGTGCTCACTCTTCTGATTTATTTACACCTGTGCACTTAA

TTTTTTTTCAAGGGTCAGGGTAGAACCTGCCTTTGGGACTTATAAGCCCCTAACCCCTATTTT

GGAACAATGGATGTTTATCTGCCGCAAGGCCAAATTTTTGATACAACTTTTAACAACGGATC

TCTTGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATAAGTAATGTGAATTGCAGAA

TTCAGTGAATCATCGAATCTTTGAACGCATCTTGCGCTCTCTGGTATTCCGGGGAGCACACC

TGTTCGAGTGTCATTAAGACTCTCAAATAAAGGTGGCTTTTGCAGCCATCTCTGTTTGGACT

TGGGCTTTGCTGCATTAATGTGGCTAGTCTTAAATCTATTAGCTGATCCTTGTTGGGATTTTG

GTTCTACTCAGTGTGATAATTAATCTAGCATTGAGGACAGTCTCAGAACTGGCCATAGCTCT

CTCTGGATTGCTTCTAAAGTGTCTTGGGGACAATTGCTTAATTTCTGACCTCGAATCAGGTG

GGACTACCCGCTGAACTTAAGCATATCAATAAGCGGAGGAAAAGAAACTAACAAGGATTCC

CTTAGTAACTGCGAGTGAAGTGGGATGAGCTCAAATTTGAAATCTGGTAGTCCTTGGCTGC

CCGAGTTGTAAT 

Hydnum ellipsosporum (Morphotype white I no. 8)  
CACAGAAAACACTTCTCTAGATTACAACTCGGGCAGCCAAGGACTACCAGATTTCAAATTT

GAGCTCATCCCACTTCACTCGCAGTTACTAAGGGAATCCTTGTTAGTTTCTTTTCCTCCGCTT

ATTGATATGCTTAAGTTCAGCGGGTAGTCCCACCTGATTCGAGGTCAGAAATTAAGCAATTG

TCCCCAAGACACTTTAGAAGCAATCCAGAGAGAGCTATGGCCAGTTCTGAGACTGTCCTCA

ATGCTAGATTAATTATCACACTGAGTAGAACCAAAATCCCAACAAGGATCAGCTAATAGATT

TAAGACTAGCCACATTAATGCAGCAAAGCCCAAGTCCAAACAGAGATGGCTGCAAAAGCC

ACCTTTATTTGAGAGTCTTAATGACACTCGAACAGGTGTGCTCCCCGGAATACCAGAGAGC

GCAAGATGCGTTCAAAGATTCGATGATTCACTGAATTCTGCAATTCACATTACTTATCGCATT

TCGCTGCGTTCTTCATCGATGCGAGAGCCAAGAGATCCGTTGTTAAAAGTTGTATCAAAAAT

TTGGCCTTGCGGCAGATAAACATCCATTGTTCCAAAATAGGGGTTAGGGGCTTATAAGTCCC

AAAGGCAGGTTCTACCCTGACCCTTGAAAAAAAATTAAGTGCACAGGTGTAAATAAATCAG

AAGAGTGAGCGCATGTAGATAAACTACCAGCATCAACCCTCTGTAAATCCATTAATGATCCT

TCCGCAGGTTCACCTACGGAAACCTTGTTACGACTT 

Thelephoraceae sp. 1 (Morphotype yellow I no. 10)  
AAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTACTGATTTGTTGACATG

AGCTGTTGCTGGTCCTCAAACATGGGGGCATGTGCACGCTCTGTTCATGCAATCCACTCACA

CCTGTGCACCCTCCGTAGTTCTATGGTCTGGGGGACACCTTGTCTTCCTCCTGTAGTTCTATG

TCTTTACACATACACCGTAGCGAAGTCTTATGGAATGTGCACCGCGTTTAACGCAATACAAT

ACAACTTTCAGCAACGGATCTCTTGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGAT

AAGTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCATCGAATCTTTGAACGCACCTTGCGCCCCTT

GGCTATTCCGAGGGGCATGCCTGTTTGAGTATCATGAACACCTCAACTCTCATGGTTTGCCA

TGATGAGCTTGGACTTTGGGGGTTTTGCTGGCCTGCGGTCAGCTCCTCTCAAACGGATCAG

CTTACCAGTATTTGGTGGCGTCACGGGTGTGATAATTATCTACACTTGTGGTTGTCTGCCGAG

CAACCTTTGGTGACAGGGGTTTGCTGGAGCTTATAAATGTCTCTCCCCAGCGAAGACAGCT

TTTTGACCGTTCGATCTCAAATCAGGTAGGACTACCCGCTGAACTTAAGCATATCAATAAGC

GGAGGAAAAGAAACTAACAAGGATTCCCCTAGTAACTGCGAGTGAAGCGGGAAGAGCTCA

AATTTAAAATCTGGCATGCCTCTGGCTGTCCGAGTTGTAGTCTGGAGAAGTGTTTTCCGCG 

Thelephoraceae sp. 2 (Morphotype white I no. 8)   
AAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTAATGAAATGTTTGTCG

AGAAGGGTTGTAGCTGGTCTCCAGAGGCATGTGCACACCCTGATCGCATCCACCTCCCACA

CTTGTGCACCGCCTGTAGCTTGGGATGATCACGGAGCCCTATGGGTGACGAATGCCCTTGTC

TATGAATATTTTCACACACGCTCAAAGCATGACAGAATGTACATCATATTGCGTCTGATAAAC

GTGACAAATACAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCG

AAATGCGATAAGTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCATCGAATCTTTGAACGCACCTT
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GCGCTCCTTGGTATTCCGAGGAGCATGCCTGTTTGAGTGTCATGAAATTCTCAACTGCCCCC

AGGCTTTTGTGGCTTGCGGGTGAAGTTGGATTTGGAGGCATGCTGGCGCATGAATGGGTTT

TGTGCCCTGCTGTGCTTGTCGGCTCCTCTTAAATGCATGAGCTTTCCGATCCTTGGCAAAGT

ATCGTCGATGTGATAATTATCTGCATCGCCCGAGAAAGCCTAACAGGGGAAATCTTTGATCA

CGCTGGGGTGACCCACGTCTGACAAATTCGACCTCAAATCAGGTAGGACTACCCGCTGAAC

TTAAGCATATCAATAAGCGGAGGAAAAGAAACTAACAAGGATTCCCCTAGTAACTGCGAGT

GAAGCGGGAAAAGCTCAAATTTAAAATCTGGTGGCCTTTGGCCGTCCGAGTTGTAGTCTGG

AGAAGCGTTTTCCGTG 

Clavulina sp. 1 (Morphotype yellow I no. 7)  
CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAAAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGG

ATCATTATTGAATTGAATGGGGCTTGATGCTGGCTTGTCATCCTTTGGCTGCATGTGCTCGCC

CCAGCAGTCCTTTTCCAAACACCTGTGCACCTACCTTGTGAGAATGGGAGAGAAAGGGCTT

GTCTCTTTTATCTCGTCTCATGATTCATAAACGCTGTTTGTAATGTTGAATGCATTGTGCCGTC

AAGGCTTAACATAATACAACTTTTGACAACGGATCTCTTGGCTCTCGCATCGATGAAGAACG

CAGCGAAATGCGATAAGTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCATCGAATCTTTGAACGC

ACCTTGCGCTCCCTGGTATTCCGGGGAGCACGCCTGTTCGAGTGTCGTGAAACTATCAAGC

CAGGATGCTTTCTTGCTTCCTGGCCTTGGTTTATTGGGCTTTGCCGTGCCCCCTTCATTGGGA

ACGGCTGGCCTTAAAAGCATTAGCTGACTCCATGTGGTTATTGGTATTCTACTTGGCGTGATA

ATGATCTGACCGCTGAGATAGTGTCCTTTCGGGGATGGCCAATTTTCATCTGGGGTTGCTTC

CAATCTCTGGAGCTCATGTTCCATTTTCAACTTTGGCCTCGAATCAGGTGGGACTACCCGCT

GAACTTAAGCATATCAATAAGCGGAGGAAAAGAAACTAACAAGGATTCCCCTAGTAACGGC

GAGTGAAGCGGGAAAAGCTCAAATTTAAAATCTGGCAGTCTTCAGCTGTCCGAATTGTAAT

CTAGAGAAGTGTCTTCTGCGCTGGACCGTGTACAAGTCTCCTG  

Boletaceae sp. 1 (Morphotype yellow I no. 8) 
CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAAAAGCCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGG

ATCATTATAGATAAGAGGGGGGGAAGATCGAGACTGTCGCTGGCTTGATTGCATGTGCACGT

CTTTGTCTTCTTCCTTTGTTCGTTCACACCCACACCTGTGCACCTGTTGTAGGTTGCTCGCA

AGAGCGATCTATGTCTTTCTACATCCCTTTGTCGTATGGCTATAGAATGTGATATAAATATAAT

ACAACTTTCAGCAACGGATCTCTTGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAATTGCGAT

AAGTAATGTGAATTGCAGATTTTCAGTGAATCATCGAATCTTTGAACGCACCTTGCGCTCCT

TGGTATTCCGAGGAGCATGCCTGTTTGAGTGTCATTTGAATTCTCAACCATTGTCTCGCTCG

AGTGATGGATTGGATTGTGGAGGTTGCTGGCGGCGACAAGCTGGTCGGCTCTTCTGAAAAG

CATTAGCAAAAGGACCAAGCAAGTCTTGGACGTGCACGGCCTCCGACGTGATAATGATCGT

TGATGGGCTGGAGCGTCTGACATGCATGAATGGATTCCATGCTTCTAATCATTCTGTGTGCTT

AGCTACTAGTTGGTCTACGACGAACGCGGCACCACTTTTGACACCTTGACCTCAAATCAGG

TAGGACTACCCGCTGAACTTAAGCATATCAATAAGCGGAGGAAAAGAAACTAACAAGGATT

CCCCTAGTAACTGCGAGTGAAGCGGGAAGAGCTCAAATTTTGAATCTGGCGGTCTTTCGGC

CGTCCGAGTTGTAATCTAGAGAAGCGTTTTCCGCGCTGGACCGTGTACAAGTCTCCTG 

Laccaria sp. 1 (Morphotype white II no. 3) 
CAGGAGACTTGTACACGGTCCAGCGCGGATAATACTTCTCTAGATTACAACTCGGACAGCC

AAAGACTGCCAGATTTTAAATTTGAGCTTTTCCCGCTTCACTCGCAGTTACTAGGGGAATCC

TTGTTAGTTTCTTTTCCTCCGCTTATTGATATGCTTAAGTTCAGCGGGTAGTCCTACCTGATTT

GAGGTCAAATTGTCAAGAATTGTCCAAGTCAAGGGACGGTTAGAAGCTGAACTTCATAAAG

CTGCTTCACATCCACGGCGTAGATAATTATCACACCAATAGACGGTTCACAAAAGTTCCGCT

AATACATTTAAGGAGAGCCGACCTCGTTAATGAAGCCCGCAACCCCCACATCCAAGCCTAA

CCAAGCTAATAAAAGTTGGAAGGTTGAGAATTTAATGACACTCAAACAGGCATGCTCCTCG

GAATACCAAGGAGCGCAAGGTGCGTTCAAAGATTCGATGATTCACTGAATTCTGCAATTCA

CATTACTTATCGCATTTCGCTGCGTTCTTCATCGATGCGAGAGCCAAGAGATCCGTTGCTGA

AAGTTGTATAATTTCATAGAAAACAAGTTCCTATTGATGACATTCTTTAAACATACTTTGGGG

TATATAAAAACATAGTCTTGGAAATGAAAGGAAAGCTGATGCGATCCTAAAATGTCCAAGAC

TACAAAATGTGCACAGGTGGAGATATAAAGATGACGGACGAGCACATGCTCCGAAAAGCC

AGCTAACAGCCACATCAGGTTTATTCAATAATGATCCTTCCGCAGGTTCACCTACGGAAACC

TTGTTACGACTTTTACTTCCTCTAAATGACCAAGCC 

Laccaria sp. 1 (Morphotype white III no. 3) 
CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAAAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGG

ATCATTATTGAATAAACCTGATGTGGCTGTTAGCTGGCTTTTCGGAGCATGTGCTCGTCCGTC

ATCTTTATATCTCCACCTGTGCACATTTTGTAGTCTTGGACATTTTAGGATCGCATCAGCTTTC

CTTTCATTTCCAAGACTATGTTTTTATATACCCCAAAGTATGTTTAAAGAATGTCATCAATAGG

AACTTGTTTTCTATGAAATTATACAACTTTCAGCAACGGATCTCTTGGCTCTCGCATCGATGA
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AGAACGCAGCGAAATGCGATAAGTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCATCGAATCTTT

GAACGCACCTTGCGCTCCTTGGTATTCCGAGGAGCATGCCTGTTTGAGTGTCATTAAATTCT

CAACCTTCCAACTTTTATTAGCTTGGTTAGGCTTGGATGTGGGGGTTGCGGGCTTCATTAAC

GAGGTCGGCTCTCCTTAAATGTATTAGCGGAACTTTTGTGAACCGTCTATTGGTGTGATAATT

ATCTACGCCGTGGATGTGAAGCAGCTTTATGAAGTTCAGCTTCTAACCGTCCCTTGACTTGG

ACAATTCTTGACAATTTGACCTCAAATCAGGTAGGACTACCCGCTGAACTTAAGCATATCAA

TAAGCGGAGGAAAAGAAACTAACAAGGATTCCCCTAGTAACTGCGAGTGAAGCGGGAAAA

GCTCAAATTTAAAATCTGGCAGCCTTTGGCTGTCCGAGTTGTAATCTAGAGAAGTATTATCC

GCGCTGGACCGTGTACAAGTCTCCTG 
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附錄三、繪製親緣樹使用的 GenBank序列序號 

Appendix 3. List of samples whose sequences retrieved from GenBank.  

 

 

 

Taxon Accession no. Taxon Accession 

no. 

Russula aeruginea EU819421 Cortinarius chrysma  GU233339 

Russula bicolor  FJ845435 Cortinarius collinitus AY669588 

Russula compacta  EU598172 Cortinarius costaricensis  EF420147 

Russula compacta  GU229820 Cortinarius flexipes var. 

flabellus  

GU550111 

Russula crassotunicata  EU597082 Cortinarius junghuhnii  HQ604666 

Russula crassotunicata  DQ384580 Cortinarius mucifluus AF182795 

Russula pascua  AY061705 Cortinarius mucosus  AY669591 

Russula peckii   EU598174 Cortinarius obtusus  AJ438981 

Russula pectinatoides  EU819500 Cortinarius rotundisporus HM060317 

Russula puellaris HQ604852 Cortinarius scaurus  AY174808 

Russula rosea AY061715 Cortinarius vanduzerensis  EU597081 

Russula sp.  AJ534905 Cortinarius veregregius  HQ845174 

Russula sp.  DQ778001 Cortinarius viscostriatus  GU233335 

Russula vinosa  AJ534938 Cortinarius viscoviridis  JQ282167 

Russula xerampelina AY061734 Cortinarius sp.  EU668911 

Russula xerampelina  FJ845433 Cortinarius sp.  GU997904 

Lactarius rufus  GU998456 Cortinarius sp.  GU998184 

Lactarius rufus  GQ267478 Cortinarius sp.  GU998751 

Lactarius sp.  HM015493 Cortinarius sp.  GU23335 

Lactarius sp. GU998690 Cortinarius sp.  JF304381 

Lactarius tabidus  HM189831 Cortinarius sp.  FJ554382 

Fungal sp.  AB597705 Cortinarius sp.  FJ554373 

Albatrellus ovinus  FJ845400 Cortinarius sp.  JQ393035 

Cortinarius acutovelatus AY083175 Cortinarius sp.  JQ393045 

Cortinarius acutovelatus  AY669655 Fungus sp.  JN032562 

Cortinarius acutus  FJ717495 Fungus sp.  JF300821 

Cortinarius acutus  HQ604680 Fungal sp.  GU817073 

Cortinarius alienatus  HQ533027 Basidiomycota sp. AY641464 

Cortinarius alpinus  GU234070 Dermocybe cardinalis  GU233368 
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Appendix 3. Continued.    

Taxon Accession no. Taxon Accession no. 

Cortinarius alpinus  GU234096 Dermocybe cramesina  GU233320 

Cortinarius badiovinaceus  HQ845169 Dermocybe sp. EU668227 

Cortinarius ceraceus  HQ604656 Hebeloma cistophilum   EU570177 

Cortinarius cf. multiformis  EU525959     
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