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　　摘要：对江西铅山红芽芋抗病蛋白基因进行克隆和表达分析，以期为解析江西铅山红芽芋的抗病机制奠定基础，
同时为江西铅山红芽芋的遗传改良提供候选基因。通过江西铅山红芽芋试管苗转录组数据库筛选到江西铅山红芽芋

抗病蛋白基因的核心片段，利用ＲＴ－ＰＣＲ技术克隆江西铅山红芽芋抗病蛋白基因，并用生物信息学方法和实时定量
ＰＣＲ进行序列分析和器官表达分析。结果表明，江西铅山红芽芋抗病蛋白基因ｃＤＮＡ总长度为２６４ｂｐ，Ｇ＋Ｃ含量为
４６．５９％；江西铅山红芽芋抗病蛋白由８８个氨基酸组成，分子量为１０１１６．５３ｕ，等电点为６．４２，为亲水性蛋白；二级结
构由α－螺旋（２３．６８％）、β－片层（１４．７７％）、无规则卷曲（６１．３６％）构成；三级结构为单体；江西铅山红芽芋抗病蛋
白主要存在于叶绿体和细胞核中；江西铅山红芽芋抗病蛋白在进化上与芋（Ｃｏｌｏｃａｓｉａｅｓｃｕｌｅｎｔａ）的亲缘关系较近，尤其
是与芋的 ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌｐｅｏｔｅｉｎＴａｒｏ＿０４６５５５（ＭＱＭ１３６２６．１）、ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌｐｅｏｔｅｉｎＴａｒｏ＿０４６５５４（ＭＱＭ１３６２５．１）和
ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌｐｅｏｔｅｉｎＴａｒｏ＿０４６５５３（ＭＱＭ１３６３０．１）在进化上具有最高的亲缘关系。实时定量ＰＣＲ结果显示，抗病蛋白基
因在江西铅山红芽芋中的表达存在器官特异性，在叶片和球茎膨大初期的表达量最高。综合分析可知，江西铅山红芽

芋抗病蛋白具有典型的抗病蛋白结构，在进化上高度保守。
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　　江西铅山红芽芋（ＣｏｌｏｃａｓｉａｅｓｃｕｌｅｎｔａＬ．Ｓｃｈｏｏｔ
ｖａｒ．ｃｏｒｍｏｓｕｓ‘Ｈｏｎｇｙａｙｕ’）是江西省知名名优特农
产品和国家地理标志农产品［１］，属天南星科本草植

物，药食兼优［２－３］。自然界的各种微生物会对植物

的生长发育造成一定的威胁，在与病原菌的长期共

进化过程中，植物为免受病原微生物侵害形成了一

套保护自身的免疫应答调控机制［４］。病原微生物

分泌的效应蛋白可被抗病蛋白特异识别，从而触发

免疫响应，产生或激活能够特异识别效应因子的抗

性蛋白，从而减少病原微生物对植物的侵扰［５］。抗

病蛋白可分为跨膜受体蛋白、蛋白激酶、丝氨酸／苏
氨酸激酶、毒素还原酶、核苷酸结合富含亮氨酸重

复序列（ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｂｉｎｄｉｎｇ－ｌｅｕｃｉｎｅｒｉｃｈｒｅｐｅａｔ，
ＮＢ－ＬＲＲ）抗病蛋白等５种；目前克隆到的抗病蛋

白编码基因大多属于 ＮＢ－ＬＲＲ类，同属于 ＮＢ－
ＬＲＲ类抗病蛋白对应的编码基因还有 ＴＮＬ（ＴＩＲ－
ＮＢ－ＬＲＲ）和 ＣＮＬ（ＣＣ－ＮＢ－ＬＲＲ）２类［６］。因此，

克隆江西铅山红芽芋抗病蛋白编码基因并检测其

组织表达特异性，对了解江西铅山红芽芋抗病品种

选育具有重要意义。目前关于抗病蛋白（ｄｉｓｅａｓｅ
ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｐｒｏｔｅｉｎ）编码基因的研究尚少见。Ｐｉｔ是一
种对稻瘟病具有抗性的 ＮＬＲ蛋白，水稻 ＧＴＰａｓｅ
ＯｓＲａｃ１直接与Ｐｉｔ相互作用，Ｐｉｔ的活性形式诱导了
质膜上ＯｓＲａｃ１的激活，ＯｓＲａｃ１参与了Ｐｉｔ介导的活
性氧（ＲＯＳ）产生和过敏反应（ＨＲ）过程，是水稻 Ｐｉｔ
介导的抗病性所必需的［７］。烟草花叶病毒抗性 Ｎ
基因是烟草花叶病毒复制酶中识别解旋酶结构域

的Ｔｏｌｌ白细胞介素受体（ＴＩＲ）－ＮＢＳ－ＬＲＲ类植物
抗病基因的成员，Ｎ蛋白在诱导子的作用下发生寡
聚，但Ｐ－环基序突变可消除寡聚作用。ＲＮＢＳ－Ａ
基序和ＴＩＲ结构域的功能缺失突变保留了寡聚的能
力，寡聚是Ｎ介导抗烟草花叶病毒（ＴＭＶ）的一个早
期事件［８］。植物免疫系统对病原菌的识别受抗病

基因结构相关的多态产物控制。ＲＡＲ１和／或
ＳＧＴ１ｂ介导许多 Ｒ蛋白的功能，ＲＡＲ１通过一种未
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知的机制控制前激活 Ｒ蛋白的积累；拟南芥 ＳＧＴ１ｂ
在植物免疫系统中具有２种不同的、在遗传上可分
离的功能：ＳＧＴ１ｂ拮抗ＲＡＲ１，在感染前负调控 Ｒ蛋
白的积累；ＳＧＴ１ｂ具有ＲＡＲ１独立的功能，在感染过
程中能够调节细胞的程序性死亡；ＲＡＲ１和ＳＧＴ１的
平衡活性与胞浆 ＨＳＰ９０共同调节活化前 Ｒ蛋白的
积累和信号传导能力［９］。拟南芥ＮＰＲ１蛋白是调节
水杨酸依赖性基因表达的关键蛋白，ＮＰＲ１与基本
结构域／亮氨酸（Ｌｅｕ）拉链转录因子 ＴＧＡＣＧ基序结
合因子（ＴＧＡ）类成员有差异的相互作用，并调节其
ＤＮＡ的结合活性。ＴＧＡ１基因中 Ｃｙｓ－２６０和
Ｃｙｓ－２６６的定点突变使其能与酵母、拟南芥中的
ＮＰＲ１相互作用，ＴＧＡ１依赖于 Ｃｙｓ残基的氧化状态
来介导与ＮＰＲ１的相互作用。ＴＧＡ１的分子内二硫
键包括与 ＮＰＲ１的相互作用，ＮＰＲ１只能刺激 ＴＧＡ１
还原态的ＤＮＡ结合活性。与动物、酵母不同，ＴＧＡ１
的ＤＮＡ结合活性不受氧化还原作用调节［１０］。目

前，对红芽芋的研究主要集中在脱毒快繁［１］、微芋

诱导［２］、下游加工［３］、成分分析［１１］等方面，关于红芽

芋抗病蛋白方面的研究尚未见报道。本研究利用

ＲＴ－ＰＣＲ技术克隆江西铅山红芽芋抗病蛋白基因，
并用生物信息学方法和实时定量 ＰＣＲ方法进行序
列分析和组织表达分析，为揭示江西铅山红芽芋抗

病蛋白的生物学功能提供理论依据，为从分子水平

选育江西铅山红芽芋抗病品种提供新思路。

１　材料与方法

１．１　试验材料
江西铅山红芽芋试管苗。

１．２　试验方法
１．２．１　总ＲＮＡ的提取和ｃＤＮＡ第一链的合成　用
ＴＲＩｚｏｌ试剂提取江西铅山红芽芋试管苗的总ＲＮＡ，提
取步骤参照说明书，使用紫外分光光度计和琼脂糖凝

胶电泳检测ＲＮＡ浓度和完整性。以提取获得的ＲＮＡ
为模版，按照Ｍ－ＭＬＶｃＤＮＡ第一链合成试剂盒说明
书合成ｃＤＮＡ第一链。逆转录引物采用Ｏｌｉｇｏ（ｄＴ）１８
Ｐｒｉｍｅｒ：５′－ＧＧＣＣＡＣＧＣＧＴＣＧＡＣＴＡＧＴＡＣＴＴＴＴＴＴＴＴ
ＴＴＴＴＴＴＴＴＴＴ－３′，具体步骤参考说明书。
１．２．２　抗病蛋白基因的克隆　根据转录组组装的
Ｕｎｉｇｅｎｅ序列信息（ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ１５４８２＿ｃ０＿ｇ１），用
ＰｒｉｍｅｒＰｒｅｍｉｅｒ５．０设计引物（Ｆ：５′－ＣＧＡＧＧＡＴＡＣＡ
ＣＡＧＧＴＴＣＡＣＧＧ－３′；Ｒ：５′－ＧＡＡＴＴＣＴＡＡＣＴＴＣＴＧＧ
ＡＧＴＴＣＴＧＧＧ－３′）。ＰＣＲ扩增条件：９５℃ ２ｍｉｎ；

９５℃ ３０ｓ，５４．１℃ ３０ｓ，７２℃ ３０ｓ，３５个循环；
７２℃ １０ｍｉｎ。用１％琼脂糖凝胶电泳检测 ＰＣＲ产
物。将ＰＣＲ产物回收，使 ｐＭＤ１９－Ｔ载体与条带
（含有目的基因）连接，并用热激法转化感受态细胞

大肠杆菌（Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａｃｏｌｉ）ＤＨ５α，提取阳性转化子
（鉴定正确）中的质粒，送至生工生物工程（上海）股

份有限公司测序。

１．２．３　抗病蛋白基因的生物信息学分析　氨基酸
序列 用 ＢｉｏＥｄｉｔ软 件 分 析，酶 的 理 化 性 质 用
ＰｒｏｔＰａｒａｍ预测，酶的疏／亲水性用 ＰｒｏｔＳｃａｌｅ预测。
使用 ＧＯＲＩ软件在线预测酶的二级结构。使用
ＳＷＩＳＳ－ＭＯＬＤ在线预测酶的三级结构。采用
ＷｏＬＦＰＳＯＲＴ在线预测基因的表达部位。通过
ＤＮＡＭＡＮ和ＢｉｏＥｄｉｔ软件进行氨基酸序列比对，利
用ＭＥＧＡ５．０进行系统进化树的构建。
１．２．４　抗病蛋白基因的组织表达分析　分别取
５００ｎｇ江西铅山红芽芋试管苗根、茎、叶、试管球茎
（初期、中期和末期）的 ＲＮＡ，将其反转录为 ｃＤＮＡ。
荧光定量ＰＣＲ（ｑＲＴ－ＰＣＲ，ＳＹＢＲＧｒｅｅｎⅠ）检测的
内参基因为ＧＡＰＤＨ。设计的引物序列如下：Ｆ，５′－
ＴＧＴＧＴＣＴＣＣＣＴＣＣＡＧＴＧＣＴＣＡ－３′；Ｒ，５′－ＴＴＴＣＴＣ
ＧＣＣＣＣＣＣＣＴＧＴＴＣＡ－３′；目标基因片段大小１４５ｂｐ；
变性温度（Ｔｍ）５３．６℃。ｑＲＴ－ＰＣＲ检测采用
２０μＬ反应体系，ＰＣＲ反应程序：９５℃ 预变性

１０ｍｉｎ；９５℃ 变性 １０ｓ，６０℃ 复性３４ｓ，７２℃延伸
１５ｓ，４０个循环。用 ２－ΔΔＣＴ法计算基因表达水平。
试验重复 ３次，所有数据表示为“平均值 ±标准
差”，并用ＳＰＳＳ１９．０软件进行统计分析，用单因素
方差分析（Ｏｎｅ－ｗａｙＡＮＯＶＡ）检验抗病蛋白基因组
织表达的差异显著性。

２　结果与分析

２．１　江西铅山红芽芋抗病蛋白基因的ｃＤＮＡ序列
ＲＴ－ＰＣＲ扩增结果显示，江西铅山红芽芋抗病

蛋白基因 ｃＤＮＡ总长度为 ２６４ｂｐ，Ｇ＋Ｃ含量为
４６５９％（图１、图２、图３）。
２．２　江西铅山红芽芋抗病蛋白的氨基酸序列

用ＰｒｏｔＰａｒａｍ预测的江西铅山红芽芋抗病蛋白
的氨基酸序列见图４。江西铅山红芽芋抗病蛋白由
８８个氨基酸组成，分子量为１０１１６．５３ｕ，等电点为
６．４２，为亲水性蛋白。各氨基酸的数目和比例：丙氨
酸（Ａｌａ，Ａ）（５个，５．７％）、精氨酸（Ａｒｇ，Ｒ）（７个，
８０％）、天冬氨酸（Ａｓｐ，Ｄ）（３个，３．４％）、半胱氨酸
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（Ｃｙｓ，Ｃ）（４个，４．５％）、谷氨酰胺（Ｇｌｎ，Ｑ）（６个，
６８％）、谷氨酸（Ｇｌｕ，Ｅ）（７个，８．０％）、甘氨酸
（Ｇｌｙ，Ｇ）（６个，６．８％）、异亮氨酸（Ｉｌｅ，Ｉ）（４个，
４５％）、亮氨酸（Ｌｅｕ，Ｌ）（１１个，１２．５％）、赖氨酸
（Ｌｙｓ，Ｋ）（３个，３．４％）、苯丙氨酸（Ｐｈｅ，Ｆ）（８个，
９１％）、脯氨酸（Ｐｒｏ，Ｐ）（３个，３．４％）、丝氨酸（Ｓｅｒ，
Ｓ）（９个，１０．２％）、苏氨酸（Ｔｈｒ，Ｔ）（５个，５．７％）、
色氨酸（Ｔｒｐ，Ｗ）（１个，１．１％）、酪氨酸（Ｔｙｒ，Ｙ）（４
个，４．５％）、缬氨酸（Ｖａｌ，Ｖ）（２个，２．３％）。带负电
荷氨基酸残基总数（Ａｓｐ＋Ｇｌｕ）为１０个，带正电荷
氨基酸残基总数（Ａｒｇ＋Ｌｙｓ）为 １０个。失稳指数
（Ⅱ）计算为５０．８４，表明该蛋白属于不稳定蛋白。

２．３　江西铅山红芽芋抗病蛋白的亲疏水性分析
疏水区域用高峰值区域表示，其数值一般为正

值；而亲水区域用低谷区域表示，其数值一般为负值。

从图５可以看出，最大疏水值为２．００左右，说明相应
位点的疏水性最强；最大亲水值为－２．５左右，说明
相应位点的亲水性最强。江西铅山红芽芋抗病蛋白

表现出高度亲水性，说明该蛋白为亲水性蛋白。

２．４　江西铅山红芽芋抗病蛋白的二级结构分析
由图６、图７可见江西铅山红芽芋抗病蛋白的

二级结构预测结果。ＧＯＲ预测结果显示，其二级结
构由 α螺旋 （Ｈｈ，２３．８６％）、β－片 层 （Ｅｅ，
１４７７％）、无规则卷曲（Ｃｃ，６１．３６％）构成。从分布
位点上看，Ｃ端、Ｎ端主要含有 α－螺旋、无规则卷
曲和β－片层，且无规则卷曲、β－片层和 α－螺旋
散布于整个蛋白中。

２．５　江西铅山红芽芋抗病蛋白三级结构的分析
ＳＷＩＳＳ－ＭＯＤＥＬ预测结果（图８）显示，江西铅

山红芽芋抗病蛋白的三级结构为单体，多由 α－螺
旋和无规则卷曲组成，与二级结构预测结果一致。

２．６　江西铅山红芽芋抗病蛋白的亚细胞定位
用ＷｏＬＦＰＯＳＲＴ在线软件对江西铅山红芽芋

抗病蛋白基因的表达部位进行预测，结果显示，定

位于叶绿体中的蛋白质数量为９个，定位于细胞核
中的蛋白质数量为３个，定位于线粒体中的蛋白质
数量为１个，定位于细胞质中的蛋白质数量为１个，
表明江西铅山红芽芋抗病蛋白基因主要存在于叶

绿体和细胞核中（图９）。
２．７　江西铅山红芽芋抗病蛋白的系统进化分析

由构建的进化树可以看出，江西铅山红芽芋与

芋（Ｃｏｌｏｃａｓｉａｅｓｃｕｌｅｎｔａ）在一个大分支下，说明江西
铅山红芽芋抗病蛋白在进化上与 Ｃ．ｅｓｃｕｌｅｎｔａ的亲
缘关系较近，尤其是与 Ｃ．ｅｓｃｕｌｅｎｔａｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌ
ｐｅｏｔｅｉｎＴａｒｏ＿０４６５５５（ＭＱＭ１３６２６．１）、ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌ
ｐｅｏｔｅｉｎＴａｒｏ＿０４６５５４（ＭＱＭ１３６２５．１）和 ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌ
ｐｅｏｔｅｉｎＴａｒｏ＿０４６５５３（ＭＱＭ１３６３０．１）在进化上具有
较高的亲缘关系（图１０）。
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２．８　江西铅山红芽芋抗病蛋白同源蛋白的序列比
对信息

江西铅山红芽芋抗病蛋白同源蛋白的序列比

对信息见图１１，其中※号区域是该蛋白家族的保守
结构域。氨基酸同源性、保守区域及进化关系显

示，芋抗病蛋白家族成员之间的氨基酸序列一致性

较高，进一步证实：江西铅山红芽芋抗病蛋白在进化
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上与 Ｃ．ｅｓｃｕｌｅｎｔａ的亲缘关系较近，尤其是与 Ｃ．
ｅｓｃｕｌｅｎｔａ ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌ ｐｅｏｔｅｉｎ Ｔａｒｏ ＿ ０４６５５５
（ＭＱＭ１３６２６．１）、ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌｐｅｏｔｅｉｎＴａｒｏ＿０４６５５４
（ＭＱＭ１３６２５．１）和 ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌｐｅｏｔｅｉｎＴａｒｏ＿０４６５５３
（ＭＱＭ１３６３０．１）在进化上具有较高的亲缘关系。
２．９　江西铅山红芽芋不同器官及球茎膨大不同时

期抗病蛋白基因的表达分析

由图１２可以看出，江西铅山红芽芋抗病蛋白基
因在根、茎、叶中及在球茎膨大初期、中期、末期中

均有表达，但在根、茎、叶中及球茎不同膨大期中的

表达情况差异显著，其中江西铅山红芽芋抗病蛋白

基因在叶、球茎膨大初期的表达量最高。

３　结论与讨论

为了应对复杂多变的环境，植物在生长发育过

程中构建了不同层级（初级、次级）的免疫反应。初

级免疫反应是指宿主细胞膜可以识别病原微生物

的相关分子模式 （ｐａｔｈｏｇｅｎａｓｓｏｃｉａｔｅｄｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｐａｔｔｅｒｎｓ，ＰＡＭＰ），ＰＡＭＰ触发的免疫反应（ＰＡＭＰ
ｔｒｉｇｇｅｒｅｄｉｍｍｕｎｉｔｙ，ＰＴＩ）被激活［１２－１４］。次级免疫反

应是指微生物为了应对植物的初级免疫反应，注入

一些毒性因子（即效应因子）到植物细胞内，抑制

ＰＡＭＰ触发的免疫反应；为了避免感病，植物进化出
抗病蛋白，抗病蛋白可特异性识别效应因子，效应

因子触发的免疫反应（ｅｆｆｅｃｔｏｒｓｔｒｉｇｇｅｒｅｄｉｍｍｕｎｉｔｙ，
ＥＴＩ）被激活［１５－１６］。ＥＴＩ比 ＰＴＩ更强烈和迅速，引起
植物局部的程序性细胞死亡（ｐｒｏｇｒａｍｍｅｄｃｅｌｌ
ｄｅａｔｈ，ＰＣＤ），导致植物发生超敏反应（ｈｙｐｅｒｓｅｎｓｉｔｉｖｅ
ｒｅｓｐｏｎｓｅ，ＨＲ），有效遏制病原菌进一步扩散［１７］。本

试验利用同源克隆技术成功克隆了江西铅山红芽

芋的抗病蛋白基因序列，江西铅山红芽芋抗病蛋白

基因的 ｃＤＮＡ总长度为 ２６４ｂｐ，Ｇ＋Ｃ含量为
４６５９％；江西铅山红芽芋抗病蛋白由８８个氨基酸
组成，分子量为１０１１６．５３ｕ，等电点为６．４２，为亲水
性蛋白；二级结构由 α－螺旋（２３．６８％）、β－片层
（１４．７７％）、无规则卷曲（６１．３６％）构成；三级结构
为单体；江西铅山红芽芋抗病蛋白主要存在叶绿体

和细胞核中；江西铅山红芽芋抗病蛋白在进化上与

芋的亲缘关系较近，尤其是与芋的 ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌ
ｐｅｏｔｅｉｎＴａｒｏ＿０４６５５５（ＭＱＭ１３６２６．１）、ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌ
ｐｅｏｔｅｉｎＴａｒｏ＿０４６５５４（ＭＱＭ１３６２５．１）和 ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌ
ｐｅｏｔｅｉｎＴａｒｏ＿０４６５５３（ＭＱＭ１３６３０．１）在进化上具有
较高的亲缘关系。实时定量ＰＣＲ结果显示，抗病蛋
白基因在江西铅山红芽芋中的表达存在器官特异

性，在叶片、球茎膨大初期的表达量最高。由此可

见，江西铅山红芽芋抗病蛋白基因的克隆和表达分

析，可为解析江西铅山红芽芋的抗病机理奠定基

础，同时为江西铅山红芽芋遗传改良提供候选基因。
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基于酯酶和 ＩＳＳＲ技术的平菇单核菌株遗传多样性分析
刘晓雪，王　强，张彬彬，王春霞，郭金英，郑素月

（河北工程大学园林与生态工程学院，河北邯郸０５６０００）

　　摘要：应用酯酶同工酶和ＩＳＳＲ分子标记技术对６９个野生平菇单核菌进行遗传多样性研究。结果表明，６９个单核
菌株的酯酶同工酶酶谱共检出６条酶带，多态性带型占８３．３％；ＩＳＳＲ分子标记技术从７个ＩＳＳＲ引物中扩增出５６条清
晰的ＤＮＡ片段，多态性位点占８７．５％；２种方法的聚类结果显示，当ＧＳ值为０．６７左右时，根据样本量的多少均可将
６９个单核菌株依此划分为Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ等４个类群；将交配型、酯酶同工酶和ＩＳＳＲ分子标记３种分类结果进行对比后发
现，交配型为Ａ２Ｂ２的Ｐ１１、Ｐ１２、Ｐ３４、Ｐ５９、Ｐ７３、Ｐ８５和Ｐ９０这７个单核菌株均同属于一类，分类结果并没有严格按照交
配型来进行归类。说明酯酶同工酶和ＩＳＳＲ分子标记技术可用于平菇单核菌株的遗传多样性研究，并可作为交配型鉴
定的辅助手段，为平菇杂交育种过程中优良亲本单核体的选择提供理论依据。
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　　平菇（Ｐｌｅｕｒｏｔｕｓｏｓｔｒｅａｔｕｓ）是一种物美价廉、高蛋
白低脂肪的健康食品，因其栽培技术简单、适应性

强而成为担子菌中广泛栽培的品种之一［１－２］。研究

表明，平菇是标准的四极性异宗结合菌，同一菌株

产生的担孢子有４种交配型即 ＡｘＢｘ、ＡｙＢｙ、ＡｘＢｙ、
ＡｙＢｘ［３］，而目前食用菌的交配型鉴定通常采用单核
体两两交配后镜检观察锁状联合的方式进行，该方

法工作量大、耗时长，且易产生人为误检。因此，寻

找一种更快速、准确地挑选出优良的单核菌株并鉴

定出其交配型因子类型的方法尤为必要。

酯酶同工酶是从蛋白质水平上研究生物群体

遗传差异的重要方法之一［４－５］，在食用菌种类遗传

多样性分析方面应用广泛［６－１０］。但同工酶谱的差

异是由编码同工酶基因决定的，不能直接反映出菌

种在 ＤＮＡ水平上的差别，另一方面，同工酶试验容
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