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槟榔点衣，中国点衣属地衣一新记录种

何宣宣，贾泽峰
（聊城大学 生命科学学院，山东 聊城２５２０５９）

摘　要　通过对点衣属（Ｏｃｅｌｌｕｌａｒｉａ）形态学、解剖学、化学与分子生物学等研究，报道了采自福建的点衣属
地衣一个中国新记录种，即槟榔点衣Ｏｃｅｌｌｕｌａｒｉａ　ａｒｅｃａｅ（Ｖａｉｎ．）Ｈａｌｅ。此外，提供了形态学、解剖学及化学
特征。研究标本保藏于聊城大学生命科学学院菌物标本室（ＬＣＵＦ）。该研究结果丰富了中国疣孔衣科点衣

属地衣的生物多样性。

关键词　地衣型真菌；文字衣目；疣孔衣科；分类学

中图分类号　Ｑ９４９．３４
文献标识码　Ａ 开放科学（资源服务）标识码（ＯＳＩＤ）

Ｏｃｅｌｌｕｌａｒｉａ　ａｒｅｃａｅ，Ａ　Ｎｅｗ　Ｒｅｃｏｒｄ　ｏｆ　ｔｈｅ
Ｌｉｃｈｅｎ　Ｇｅｎｕｓ　Ｏｃｅｌｌｕｌａｒｉａｉｎ　Ｃｈｉｎａ

ＨＥ　Ｘｕａｎｘｕａｎ，ＪＩＡ　Ｚｅｆｅｎｇ
（Ｓｃｈｏｏｌ　ｏｆ　Ｌｉｆｅ　Ｓｃｉｅｎｃｅｓ，Ｌｉａｏｃｈｅｎｇ　Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｌｉａｏｃｈｅｎｇ　２５２０５９，Ｃｈｉｎａ）

Ａｂｓｔｒａｃｔ　Ｂａｓｅｄ　ｏｎ　ｔｈｅ　ｍｅｔｈｏｄｓ　ｏｆ　ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ，ａｎａｔｏｍｙ，ｃｈｅｍｉｓｔｒｙ　ａｎｄ　ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ　ａｎａｌｙｓｉｓ，Ｏｃｅｌｌｕ－
ｌａｒｉａ　ａｒｅｃａｅ（Ｖａｉｎ．）Ｈａｌｅ　ｉｓ　ｒｅｐｏｒｔｅｄ　ａｓ　ｎｅｗ　ｔｏ　Ｃｈｉｎａ，ａｎｄ　ｉｔｓ　ｓｐｅｃｉｍｅｎｓ　ｗｅｒｅ　ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ　ｆｒｏｍ　Ｆｕｊｉａｎ　Ｐｒｏｖ－
ｉｎｃｅ．Ｉｎ　ａｄｄｉｔｉｏｎ，ｔｈｅ　ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ，ａｎａｔｏｍｉｃａｌ　ａｎｄ　ｃｈｅｍｉｃａｌ　ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ　ｏｆ　ｔｈｅ　ｓｐｅｃｉｅｓ　ａｒｅ　ｐｒｏｖｉｄｅｄ．

Ｔｈｅ　ｓｐｅｃｉｍｅｎ　ｅｘａｍｉｎｅｄ　ｉｓ　ｄｅｐｏｓｉｔｅｄ　ｉｎ　Ｆｕｎｇａｒｉｕｍ　ｏｆ　ｔｈｅ　Ｃｏｌｌｅｇｅ　ｏｆ　Ｌｉｆｅ　Ｓｃｉｅｎｃｅｓ，Ｌｉａｏｃｈｅｎｇ　Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ
（ＬＣＵＦ）．Ｔｈｅ　ｒｅｓｕｌｔｓ　ｏｆ　ｔｈｅ　ｒｅｓｅａｒｃｈ　ｗｉｌｌ　ｅｎｒｉｃｈ　ｔｈｅ　ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ　ｏｆ　Ｏｃｅｌｌｕｌａｒｉａ（Ｔｈｅｌｏｔｒｅｍａｔａｃｅａｅ）ｉｎ　Ｃｈｉ－
ｎａ．

Ｋｅｙ　ｗｏｒｄｓ　ｌｉｃｈｅｎｉｚｅｄ　ｆｕｎｇｉ；Ｇｒａｐｈｉｄａｌｅｓ；Ｔｈｅｌｏｔｒｅｍａｔａｃｅａｅ；ｔａｘｏｎｏｍｙ

１　引言

Ｍｅｙｅｒ在１８２５年新建了点衣属Ｏｃｅｌｌｕｌａｒｉａ　Ｇ．Ｍｅｙ．。该属隶属于真菌界（Ｆｕｎｇｉ）、子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙ－
ｃｏｔａ）、茶渍纲（Ｌｅｃａｎｏｒｏｍｙｃｅｔｅｓ）、厚顶盘亚纲（Ｏｓｔｒｏｐｏｍｙｃｅｔｉｄａｅ）、文字衣目（Ｇｒａｐｈｉｄａｌｅｓ）、疣孔衣科
（Ｔｈｅｌｏｔｒｅｍａｔａｃｅａｅ）［１］。

该属多分布于热带亚热带地区，主要特征为地衣体壳状，多为橄榄绿色，表面光滑或粗糙，厚０．１～０．５

ｍｍ；子囊盘圆形，直径（０．１～）０．３～２ｍｍ；多具轴柱；盘被炭化；子囊含１～８孢子；子囊孢子横隔透镜型或

砖壁型，１２～３５０μｍ ×６～５０μｍ；Ｉ＋紫罗兰色或Ｉ－
［２，３］。
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　　目前世界范围内报道点衣属４００种［４，５］。最早报道自中国的点衣属物种是采自台湾的Ｏｃｅｌｌｕｌａｒｉａ　ａｌｂａ
Ｍüｌｌ．Ａｒｇ．［６］，随后，中国又报道了１０种，主要分布于湖南、广西、贵州、台湾、香港等［７－１４］。因此，有必要对我

国点衣属类群进行进一步研究，为我国地衣型真菌物种资源开发及利用提供基础资料。

２　材料与方法

２．１　实验材料

本研究所用材料来自福建，现馆藏于聊城大学生命科学学院菌物标本室（ＬＣＵＦ）。

２．２　表型分析

采用ＯＬＹＭＰＵＳ　ＳＺＸ１６解剖显微镜对标本进行形态学观察和解剖，采用 ＯＬＹＭＰＵＳ　ＢＸ５３复合显微

镜进行观察、拍照并记录数据。用碘液检测子囊及其孢子的淀粉样度。滴加１０％ ＫＯＨ溶液、ＮａＣｌＯ饱和

水溶液、Ｐ溶液（将对苯二胺溶于无水乙醇，配成５％乙醇溶液）进行观察颜色反应。采用薄层层析法（ＴＬＣ）

对地衣化学物质进行鉴定［１５，１６］。

２．３　基因型分析

ＤＮＡ提取、ＰＣＲ扩增、测序。使用Ｓｉｇｍａ－Ａｌｄｒｉｃｈ　ＲＥＤＥｘｔｒａｃｔ－Ｎ－ＡｍｐＴＭ植物ＰＣＲ试剂盒从子囊盘中

提取基因组 ＤＮＡ，采用ＰＣＲ扩增核糖体ＲＮＡ基因区，即大亚基ｒＤＮＡ（ｎｕＬＳＵ），引物为 ＡＬ２Ｒ／ＬＲ６［１７］。

５０μＬ　ＰＣＲ反应体系包含引物（ＡＬ２Ｒ与ＬＲ６）各２μＬ，基因组２μＬ　ＤＮＡ，１９μＬ　ｄｄＨ２Ｏ，２５μＬ　２×Ｔａｑ
ＰＣＲ　Ｍａｓｔｅｒ　Ｍｉｘ。扩增程序包括９４℃预变性５ｍｉｎ；９５℃变性３０ｓ，５８℃退火３０ｓ，７２℃延伸１ｍｉｎ（共３５
个循环）；最后７２℃延伸１０ｍｉｎ。目的产物用１％琼脂糖凝胶电泳检测，并由铂尚生物技术（上海）有限公司

测序。序列信息见表１。
表１　系统发育分析所用标本信息和 ＧｅｎＢａｎｋ登录号

物种 标本号 产地 ＧｅｎＢａｎｋ登录号

Ｏｃｅｌｌｕｌａｒｉａ　ａｌｌｏｓｐｏｒｏｉｄｅｓ　 Ｋａｌｂ　３８８１３ 泰国Ｔｈａｉｌａｎｄ　 ＪＸ４２１５４４

Ｏ．ａｌｌｏｓｐｏｒｏｉｄｅｓ　 Ｌｕｍｂｓｃｈ　２０２０４ａ 泰国Ｔｈａｉｌａｎｄ　 ＪＸ４２１５４６

Ｏ．ｌａｅｖｉｕｓｃｕｌｏｉｄｅｓ　 Ｌｕｅｃｋｉｎｇ　３２００１ 委内瑞拉Ｖｅｎｅｚｕｅｌａ　 ＪＸ４２１５６９

Ｏ．ｌａｅｖｉｕｓｃｕｌｏｉｄｅｓ　 Ｌｕｅｃｋｉｎｇ　３２０３７ 委内瑞拉Ｖｅｎｅｚｕｅｌａ　 ＪＸ４２１５７０

Ｏ．ｍｉｃｒｏｓｏｒｅｄｉａｔａ　 ＲｉｖａｓＰｌａｔａ　１０７Ｃａ 秘鲁Ｐｅｒｕ　 ＪＸ４２１５７２

Ｏ．ｍｉｃｒｏｓｏｒｅｄｉａｔａ　 ＲｉｖａｓＰｌａｔａ　１０７Ｃｂ 秘鲁Ｐｅｒｕ　 ＪＸ４２１５７３

Ｏ．ｍｉｃｒｏｓｔｏｍａ　 Ｌｕｍｂｓｃｈ　１９１０８ｍ 澳大利亚Ａｕｓｔｒａｌｉａ　 ＪＸ４２１５７５

Ｏ．ｍｉｃｒｏｓｔｏｍａ　 ＲｉｖａｓＰｌａｔａ　１０８５Ｂ 菲律宾Ｐｈｉｌｉｐｐｉｎｅｓ　 ＪＸ４２１５７７

Ｏ．ｐｓｏｒｂａｒｒｏｅｎｓｉｓ　 ＲｉｖａｓＰｌａｔａ　１０８Ｂ 秘鲁Ｐｅｒｕ　 ＪＸ４２１５８７

Ｏ．ｐｓｏｒｂａｒｒｏｅｎｓｉｓ　 ＲｉｖａｓＰｌａｔａ　８０１Ｄ 秘鲁Ｐｅｒｕ　 ＪＸ４２１５８８

Ｏ．ｐｓｏｒｂａｒｒｏｅｎｓｉｓ　 ＲｉｖａｓＰｌａｔａ　８０１Ｄ 秘鲁Ｐｅｒｕ　 ＪＸ４２１５８９

Ｏ．ｅｒｏｄｅｎｓ　 ＵＧＤＡ１９６６８ 玻利维亚Ｂｏｌｉｖｉａ　 ＭＫ５４２９０３

Ｏ．ｅｒｏｄｅｎｓ　 ＵＧＤＡ１９５６８ 玻利维亚Ｂｏｌｉｖｉａ　 ＭＫ５４２９０２

Ｏ．ａｒｅｃａｅ　 Ｌｕｍｂｓｃｈ　１９１６１ｚ 澳大利亚Ａｕｓｔｒａｌｉａ　 ＪＸ４２１５４７

Ｏ．ｃｉｃｒａ　 ＲｉｖａｓＰｌａｔａ　１０８Ｄａ 秘鲁Ｐｅｒｕ　 ＪＸ４２１５５１

Ｏ．ｃｉｃｒａ　 ＲｉｖａｓＰｌａｔａ　１０８Ｄｂ 秘鲁Ｐｅｒｕ　 ＪＸ４２１５５２

Ｏ．ａｒｅｃａｅ＊ ＦＪ２２０３０４ 福建Ｆｕｊｉａｎ －

Ｒｅｉｍｎｉｔｚｉａ　ｓａｎｔｅｎｓｉｓ　 Ｌｕｅｃｋｉｎｇ　２８０１５ 萨尔瓦多Ｅｌ　Ｓａｌｖａｄｏｒ　 ＨＱ６３９６６４

Ｒ．ｓａｎｔｅｎｓｉｓ　 Ｌｕｍｂｓｃｈ　１９７０６ｂ 印度Ｉｎｄｉａ　 ＪＸ４２１６１９

Ｌｅｐｔｏｔｒｅｍａ　ｗｉｇｈｔｉｉ　 Ｌｕｅｃｋｉｎｇ　２０３４Ａ（Ｆ） 哥斯达黎加Ｃｏｓｔａ　Ｒｉｃａ　 ＥＵ０７５６２２

Ｌ．ｗｉｇｈｔｉｉ　 Ｌｕｅｃｋｉｎｇ　２８０９５ 萨尔瓦多Ｅｌ　Ｓａｌｖａｄｏｒ　 ＪＦ８２８９７７

　　　　　　注：＊表示新测序列。
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构建系统发育树。使用软件Ｇｅｎｅｉｏｕｓ　ｖ．６．１．２（Ｂｉｏｍａｔｔｅｒｓ　Ｌｔｄ．，Ａｕｃｋｌａｎｄ，ＮＺ）对原始序列进行组合

和编辑。选择与点衣属亲缘关系较近的Ｌｅｐｔｏｔｒｅｍａ作为外类群［１８，１９］，并从ＮＣＢＩ网站上下载所需的２０条

ｎｕＬＳＵ序列（见表１），自测序列、ＮＣＢＩ下载序列和外类群序列运用Ｇｅｎｅｉｏｕｓ　ｖ．６．１．２进行序列比对并导出，

用 ＭＡＦＦＴ　ｖｅｒｓｉｏｎ　７对导出的序列进行校准［２０］。使用ＣＩＰＲＥＳ　Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ　ｇａｔｅｗａｙ　ｐｏｒｔａｌ（ｈｔｔｐ：∥ｗｗｗ．

ｐｈｙｌｏ．ｏｒｇ／ｐｏｒｔａｌ２／）［２１］进行最大似然法（Ｍａｘｉｍｕｍ－ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ，ＭＬ）和贝叶斯法（Ｂａｙｅｓｉａｎ　ｉｎｆｅｒｅｎｃｅ，ＢＩ）分

析。最大似然法（ＭＬ）使用ＲＡｘＭＬ－ＨＰＣ　ＢｌａｃｋＢｏｘ　ｖ．８．２．１２［２２］进行构建系统发育树，对各节点进行１　０００
次重复以评价自展支持值；对于贝叶斯分析，使用ｊＭｏｄｅｌＴｅｓｔ　２．１．６［２３］计算最佳模型，在此基础上，采用了

ＧＴＲ＋Ｉ＋Ｇ模型，最后使用 ＭｒＢａｙｅｓ　ｖ．３．２．７ａ构建系统发育树。获得的系统发育树文件在Ｆｉｇｔｒｅｅ　ｖ．１．４．４
中查看和编辑。

３　结果

３．１　系统发育分析

在本研究中，最大似然法（Ｍａｘｉｍｕｍ－ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ，ＭＬ）和贝叶斯法（Ｂａｙｅｓｉａｎ　ｉｎｆｅｒｅｎｃｅ，ＢＩ）具有相同的

拓扑结构；因此，我们在这里只给出 ＭＬ系统发育树，自展支持值（ｂｏｏｔｓｔｒａｐ）≥７０％显示在节点上；基于

ｎｕＬＳＵ序列构建Ｏｃｅｌｌｕｌａｒｉａ的系统发育树，共包括２１条序列，１０个分类单元，其中Ｌｅｐｔｏｔｒｅｍａ　ｗｉｇｈｔｉｉ
（Ｔａｙｌｏｒ）Ｍüｌｌ．Ａｒｇ．作为外群。

图１　基于ｎｕＬＳＵ 序列构建的点衣属系统发育树（粗体表示本研究新测序列，其余为ＧｅｎＢａｎｋ下载序列）

３．２　分类

槟榔点衣，如图２。Ｏｃｅｌｌｕｌａｒｉａ　ａｒｅｃａｅ（Ｖａｉｎ．）Ｈａｌｅ，Ｍｙｃｏｔａｘｏｎ　１１（１）：１３６（１９８０）。

Ｔｙｐｅ：Ｔｈａｉｌａｎｄ［＇Ｓｉａｍ＇］－Ｉｎｓｕｌａ　Ｋｏｈ　Ｃｈａｎｇ，ａｄ　ｃｏｒｔｉｃｅｍ　Ａｒｅｃａｅ　ｃａｔｅｃｈｕ．ｌｅｇ．Ｊｏｈｓ．Ｓｃｈｍｉｄｔ，１９００
［ＴＵＲ－ＶＡＩＮ　２６７６７，ｈｏｌｏｔｙｐｅ］。

地衣体壳状，树皮生，表面灰绿色，粗糙，无光泽，具微疣状突起。

子囊盘近圆形，贴生，直径０．６～２ｍｍ；盘缘四周具疣状突起，似花状；中央具一黑色孔口；具炭化的轴

柱；盘被炭化；子实层厚２００～２７０μｍ，清晰状，透明；侧丝较单一，平直，宽１～３μｍ；囊层被浅黑色，厚１５～
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２７μｍ；囊层基浅褐色，厚２０～３５μｍ；子囊含有１个孢子；子囊孢子长棒状，两端稍尖，无色，砖壁型，孢室密

集，１６５～２１０μｍ ×２４．５～３７μｍ，Ｉ＋紫罗兰色。

化学反应：Ｋ＋红棕色，Ｃ－，ＫＣ－，Ｐ－；含有副原冰岛衣酸（ｈｙｐｏｐｒｏｔｏｃｅｔｒａｒｉｃ　ａｃｉｄ）（ＴＬＣ）。

基物：树皮。

注：（ａ、ｂ）地衣体和子囊器（标尺１１．０ｍｍ）；（ｃ）子囊盘横切面（标尺１２００μｍ）；

（ｄ）子囊孢子（标尺１１００μｍ）。

图２　槟榔点衣（马振国ＦＪ２２０３０４）

研究标本：福建：漳州市，贡鸭山国家森林公园，观音亭，海拔１　１５８ｍ，２０２２年７月１３日，马振国

ＦＪ２２０３０４（ＬＣＵＦ）。

世界分布：澳大利亚［２４］，泰国［２５］。中国新记录种。

讨论：该物种主要特征为地衣体壳状，具炭化的轴柱，子囊１孢，子囊孢子砖壁型，含有副原冰岛衣酸
（ｈｙｐｏｐｒｏｔｏｃｅｔｒａｒｉｃ　ａｃｉｄ）。本研究标本与模式标本（Ｔｈａｉｌａｎｄ）特征一致；本研究标本与澳大利亚（Ａｕｓｔｒａｌｉａ）

的标本特征基本一致，但本研究只检测出副原冰岛衣酸（ｈｙｐｏｐｒｏｔｏｃｅｔｒａｒｉｃ　ａｃｉｄ），而澳大利亚标本特征描述

中还含有其他微量酸（２－ｈｙｄｒｏｘｙｈｙｐｏｐｒｏｔｏｃｅｔｒａｒｉｃ　ａｃｉｄ，２－ｈｙｄｒｏｘｙｎｏｒｎｏｔａｔｉｃ　ａｃｉｄ）。

Ｏｃｅｌｌｕｌａｒｉａ　ａｒｅｃａｅ（Ｖａｉｎ．）Ｈａｌｅ的分类特征类似于Ｏ．ｅｕｍｏｒｐｈａ（Ｓｔｉｒｔ．）Ｈａｌｅ，后者子囊１孢，子囊孢
子砖壁型，大小为１５０～２４５μｍ ×２８～５０μｍ，含有副原冰岛衣酸（ｈｙｐｏｐｒｏｔｏｃｅｔｒａｒｉｃ　ａｃｉｄ），但后者不具有
炭化的轴柱［３］。该种与Ｏ．ｅｕｍｏｒｐｈｏｉｄｅｓ　Ｆｒｉｓｃｈ也较相似，不同之处在于后者的子囊孢子较小（７０～１２５μｍ
×１９～２８μｍ）

［３］。

根据分子数据分析，该种与Ｏｃｅｌｌｕｌａｒｉａ其他物种明显分开，且与Ｏ．ａｒｅｃａｅ聚为一独立分支，支持值高
达１００％，综合以上特征鉴定为Ｏ．ａｒｅｃａｅ。

４　致谢

感谢国家自然科学基金（３１７５０００１）的支持，感谢标本采集者提供实验材料的帮助。
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