
书书书

陈淑吟，陆勤勤，张美如，等．紫菜丝状体种质特性的ＩＳＳＲ分析［Ｊ］．江苏农业科学，２０１５，４３（７）：１７－２０．
ｄｏｉ：１０．１５８８９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００２－１３０２．２０１５．０７．００５

紫菜丝状体种质特性的 ＩＳＳＲ分析
陈淑吟，陆勤勤，张美如，许广平，陈国耀

（江苏省海洋水产研究所，江苏南通２２６００７）

　　摘要：利用ＩＳＳＲ标记扩增分析多个紫菜丝状体种质材料，筛选获得条带稳定表达且清晰的３０个引物，其中１０个
引物的扩增条带有种质特异性。利用这些ＩＳＳＲ引物分析不同种质的ＤＮＡ指纹图谱，可为紫菜种质评价与分子标记
鉴定提供依据。
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　　紫菜属（Ｐｙｒｏｐｉａ）为大型海产红藻类，全世界约１３４种，
在我国分布约２２种，其中条斑紫菜（Ｐ．ｙｅｚｏｅｎｓｉｓ）与坛紫菜
（Ｐ．ｈａｉｔａｎｅｎｓｉｓ）为主要栽培种类，在海藻产业中占有重要经
济地位。紫菜不同种类、不同品系种质的鉴定与分析是优良

遗传资源利用的基础。紫菜属物种形态特征简单，易受环境

影响，依靠传统形态性状难以准确鉴别，且随着育种材料遗传

基础研究的不断深入及选育品种数目的日益增多，品种间差

异越来越小。采用基于 ＤＮＡ水平的标记技术，有助于准确、
直接获得不同种质间的遗传差异，将大量种质资源区分开来。

由高多态性分子标记构建的指纹图谱如ＳＳＲ、ＳＲＡＰ等标记方
法［１－５］具有明显的个体特异性和环境稳定性，已广泛应用于

大型海洋藻类的不同种质评价、鉴定或纯度分析中。ＩＳＳＲ标
记的原理与 ＳＳＲ相似［６］，其扩增位点具有丰富的等位变异

性，是一种操作简便、成本较低的ＤＮＡ标记方法，在植物品种
鉴定、遗传作图、基因定位、进化与遗传多样性等方面有大量

研究［７］，在紫菜遗传特性、亲缘关系相关研究中也有不少报

道［８－１０］。本研究利用 ＩＳＳＲ技术，对国家级紫菜种质库保有
的一些优良种质资源进行遗传特性分析，构建这些种质的特

征性ＤＮＡ图谱，为紫菜种质的评价与分子标记鉴定提供
依据。

１　材料与方法

１．１　样品材料与基因组总ＤＮＡ提取
丝状体样品（表１），由江苏省海洋水产研究所国家紫菜

种质库提供。取样品丝状体组织，用 ＴａＫａＲａ试剂盒（编号：
ＤＶ８１１Ａ）提取基因组总 ＤＮＡ，于４℃保存，备用。ＤＮＡ浓度
用加标准分子量电泳检测（图１）。
１．２　ＰＣＲ扩增与图谱分析

ＩＳＳＲ引物为ＢｒｉｔｉｓｈＣｏｌｕｍｂｉａ大学公布的第９套引物，由
上海生工合成；ＭｇＣｌ２、ｄＮＴＰ及ＴａｑＤＮＡ聚合酶等试剂为上

表１　紫菜丝状体样品编号及特性

序号 样品编号 丝状体代码 序号 样品编号 丝状体代码

１ Ａ１ Ｈ－９２２０ １７ Ｅ２ ４０１８（Ｄ４－２）
２ Ａ２ Ｈ－９３０２ １８ Ｂ１－１ ９４－Ｕ００８
３ Ａ３ Ｋ－９５０２ １９ Ｂ２－１ Ｙ－ｇｒ－ＳＣ
４ Ａ４ Ｋ－２００４ ２０ Ｄ１－２ ＲＢ－２１５１
５ Ａ５ Ｏ－９４０３ ２１ Ｄ１－３ ＲＢ－２４０３
６ Ａ６ ９１０１（Ｌｙｇ） ２２ Ｄ２－２ Ｑｄｇ１
７ Ｂ１ ９４－Ｕ ２３ Ｄ２－３ Ｑｄｇ２
８ Ｂ２ Ｙ－ｇｒ ２４ Ｄ３－２ ２２２１
９ Ｃ１ ９３０２（Ｑｄ） ２５ Ｄ３－３ ３０１６
１０ Ｃ２ ９５０３（Ｑｄ） ２６ Ｆ１ Ｙ－００８
１１ Ｃ３ ２０６０（Ｑｄ） ２７ Ｆ２ Ｌ０６０１
１２ Ｃ４ ｑｗｃ（Ｑｄ） ２８ Ｆ３ Ｙ－ｈ２００１
１３ Ｄ１ Ｙ－９００６ ２９ Ｊ１ Ｙ－ｇｒ－１
１４ Ｄ２ Ｙ－ｑｄｇ ３０ Ｊ２ Ｙ－ｇｒ－２
１５ Ｄ３ ３０１２－Ｘｇ ３１ Ｊ３ Ｙ－ｇｒ－３
１６ Ｅ１ ４０５３（Ｄ４） ３２ Ｊ４ Ｙ－ｇｒ－４

　　注：代码中以 Ｈ开头的为坛紫菜，以 Ｋ开头的为半叶紫菜（Ｐ．
ｋａｔａｄａｉｖａｒｈｅｍｉｐｈｙｌｌａ），以Ｏ开头的为少精紫菜（Ｐ．ｏｌｉｇｏｓｐｅｒｍａｔａｎｇ
ｉａ），其他样品为条斑紫菜。

海生工产品；２５０ｂｐＤＮＡｍａｒｋｅｒ为 ＴａＫａＲａ产品（编号：
Ｄ５１５Ａ）。ＰＣＲ反应在 ＢｉｏｍｅｔｒａＰＣＲ仪上进行，先选取 ３个
ＤＮＡ模板分组进行 １００条引物的 ＰＣＲ扩增筛选；对模板、
Ｍｇ２＋、ｄＮＴＰ浓度、引物及退火温度等多个因子进行优化选
择；选用优化后的参数进行扩增反应，反应体系为２５μＬ，内
含 Ｍｇ２＋２．５ｍｍｏｌ／Ｌ、ｄＮＴＰ０．２５ｍｍｏｌ／Ｌ、引物０．５ｍｍｏｌ／Ｌ、约
２０ｎｇ的ＤＮＡ模板和１．５ＵＴａｑ酶。ＰＣＲ扩增反应程序为：
９４℃预变性５ｍｉｎ；９４℃４５ｓ，５２℃４５ｓ，７２℃２ｍｉｎ，３６个循
环；７２℃延伸１０ｍｉｎ。所有引物采用同一 ＰＣＲ反应参数，扩
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增产物用１．２％琼脂糖凝胶电泳检测，凝胶中含定量的溴化
乙锭（ＥＢ）。由紫外分析仪观察结果并拍照。在图谱中，以引
物每一个相同迁移位置的ＤＮＡ扩增带作为同一个位点，记为
１，无带则为０，将ＤＮＡ带的有无转化成（０、１）数据矩阵；利用
ＮＴＳＹＳ－ｐｃｖｅｒｓｉｏｎ２．１０ｅ软件［１１］计算样品间的遗传相似性系

数（ＧＳ），用非加权组平均法（ＵＰＧＭＡ）进行聚类分析。

２　结果与分析

２．１　引物筛选与紫菜丝状体的特异性扩增
在设定的ＰＣＲ反应条件及反应参数中，有３０个引物在

紫菜４个种类中稳定扩增出ＤＮＡ片段，有些引物的扩增产物
可直接区分出不同种（表２）。少精紫菜（Ａ５）相对于其他３
个种类紫菜有明显差异，较容易被区分出来，这些引物包括

８０８、８１０、８１６、８１８、８２６、８２７、８４７、８６１、８８６、８８７；少精紫菜在引
物为８１６的电泳图谱中，在１２５０～２２５０ｂｐ之间有３个特异
条带，在引物８２９的电泳图谱中，坛紫菜（Ａ１、Ａ２）在１０００ｂｐ
处有１个特异条带（图２）；条斑紫菜在５００ｂｐ及１２００ｂｐ附
近均各有１个特异条带（图３）。
２．２　条斑紫菜不同品系遗传差异

由图３可见，条斑紫菜Ｂ１－２有１个亮带不同于其他品
系；品系Ｃ１为采自青岛、最早保存的纯系，比另外３个较晚些
的保持系（Ｃ２、Ｃ３、Ｃ４）多１或２个条带；品系 Ｃ４为最晚选育
的保持系，比Ｃ１、Ｃ２、Ｃ３在约１０００ｂｐ处少１个条带；Ｆ组为
具优良性状的条斑紫菜栽培品系，样品Ｆ１比Ｆ２、Ｆ３多１个特
征带；Ｊ组为绿色株系不同培育组织的丝状体，样品 Ｊ１、Ｊ３比
样品Ｊ２、Ｊ４多１或２个条带；Ｄ组间的样本没有明显差异。引
物８２９可作为条斑紫菜不同品系特异性条带的分子标记。

表２　３０个引物对４种紫菜叶状体ＤＮＡ的扩增情况

编号 引物 序列
总条带数

（个）

多态性条带

（个）
特异带

１ ８０７ （ＡＧ）８Ｔ １３ １３
２ ８０８ （ＡＧ）８Ｃ １４ １３
３ ８０９ （ＡＧ）８Ｇ ８ ８
４ ８１０ （ＧＡ）８Ｔ １５ １５ ＋，Ａ５
５ ８１１ （ＧＡ）８Ｃ ７ ７
６ ８１６ （ＣＡ）８Ｔ １１ ６ ＋，Ａ５
７ ８１８ （ＣＡ）８Ｇ ８ ８ ＋
８ ８２６ （ＡＣ）８Ｃ ８ ８
９ ８２７ （ＡＣ）８Ｇ ９ ９ ＋，Ａ１
１０ ８２９ （ＴＧ）８Ｃ １１ １１ ＋，Ａ５
１１ ８４０ （ＧＡ）８ＹＴ １６ １５
１２ ８４１ （ＧＡ）８ＹＣ １７ １５
１３ ８４２ （ＧＡ）８ＹＧ １８ １８
１４ ８４７ （ＣＡ）８ＲＣ １３ １３ ＋
１５ ８４８ （ＣＡ）８ＲＧ １５ １２
１６ ８５５ （ＡＣ）８ＹＴ ２２ ２２
１７ ８５６ （ＡＣ）８ＹＡ １３ １２
１８ ８５７ （ＡＣ）８ＹＧ １３ １３
１９ ８６１ （ＡＣＣ）６ １３ １３ ＋
２０ ８６２ （ＡＣＧ）６ １２ １０
２１ ８６４ （ＡＴＧ）６ １６ １２
２２ ８７３ （ＧＡＣＡ）４ １９ １５
２３ ８８０ （ＧＧＡＧＡ）３ １４ ６
２４ ８８５ ＢＨＢ（ＧＡ）７ １１ ９
２５ ８８６ ＶＤＶ（ＣＴ）７ １４ １１ ＋
２６ ８８７ ＤＶＤ（ＴＣ）７ １３ １１ ＋
２７ ８８８ ＢＤＢ（ＣＡ）７ １８ １５ ＋，Ｄ
２８ ８８９ ＤＢＤ（ＡＣ）７ ２０ １５
２９ ８９０ ＨＶＨ（ＴＧ）７ ２４ ２０
３０ ８９１ ＶＨＶ（ＧＴ）７ １９ １６

　　注：Ｒ＝（Ａ，Ｇ）；Ｙ＝（Ｃ，Ｔ）；Ｈ＝（Ａ，Ｔ，Ｃ）；Ｖ＝（Ａ，Ｃ，Ｇ）。“＋”
为对多个样品具特异带的引物。

　　由图３、图４可见，引物８８８在条斑紫菜的多个种质也得
到特异性表达条带，其中：Ｄ组品系间的谱带与引物８２９的有
所不同，Ｃ组、Ｊ组品系间条带表达与８２９的相一致；Ｄ１组样
品来自日本，其扩增结果不同于南通产区的Ｄ２、Ｄ３及 Ｄ４，后
三者条带表达基本一样，均在５００～１０００ｂｐ之间相同位置有
３条亮带；Ｊ１与 Ｊ３条带一样，Ｊ２与 Ｊ４结果相近，这与用引物
８２９扩增的结果基本一致；Ｆ组中的３个优选栽培品系谱带均
各有特异性表达。

２．３　遗传相似性与聚类分析
由图５可见，在４种紫菜中，南方的坛紫菜与华北的半叶

紫菜遗传相似性为０．７３５４，少精紫菜与条斑紫菜为０．７０５８，
条斑紫菜与坛紫菜、少精紫菜与半叶紫菜的遗传距离相对较

远，这与崔灵英等的结论［８］相似；条斑紫菜种内各种质虽聚于

一起，但样品间的相似度相差较大，来自南通同一海域的优选

育种材料１６号与 １７号样品具有最大遗传相似性，系数为
０９６０８，其次是１０号与１７号、６号与９号，相似系数分别为
０９２１６、０９０１９。

３　结论与讨论

在同一反应条件下，３０个有稳定扩增条带的引物中有１０
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个引物获得特异性表达，以８２９、８８８等不同引物对同一种质、
同一引物对不同种质扩增可以产生不同的特异性条带，并得

到多个种质的扩增图谱。在这些图谱中，不同种类或品系有

独一的指纹模式，用引物 ８１６、８２９可区分出少精紫菜、坛紫
菜；针对２７个条斑紫菜，引物８２９、８８８可用于条斑紫菜种内
多个品系鉴定。样品Ｆ３为显示条斑紫菜形态性状的杂交品
系，ＩＳＳＲ扩增图谱也多与条斑紫菜一致，这表明该标记既可
构建特异性图谱，也可反映种质属性。有研究报道，部分引物

如８１２、８３０、８３４、８５０、８５９、８６６、８７８、８８１、８９５等可以得到扩增
产物［７］，但由于试验条件或试验参数等原因，本试验未能获

得相应的 ＰＣＲ产物，因此，充分优化试验参数、规范试验操
作，才有助于构建可供比较的指纹图谱模式。

ＩＳＳＲ标记由于引物中带有锚定碱基，既有高多态性又有
较高稳定性，通过单个或多个引物组合使用，即能得到可靠的

结论。在一些其他大型海藻种质资源研究中，ＩＳＳＲ方法已是
常用的研究方法之一［１２－１４］，笔者所在实验室也用该方法评价

了三疣梭子蟹（Ｐｏｒｔｕｎｕｓｔｒｉｔｕｂｅｒｃｕｌａｔｕｓ）、西施舌（Ｃｏｅｌｏｍａｃｔｒａ
ａｎｔｉｑｕａｔａ）及大黄鱼（Ｐｓｅｕｄｏｓｃｉａｅｎａｃｒｏｃｅａ）等［１５－１７］海产经济

动物的遗传资源状况，并结合应用 ＤＮＡ序列等标记技术，检
测了ＩＳＳＲ方法的可靠性。笔者在探索简便易行的种质鉴定
方法时，利用ＩＳＳＲ已得到多个条斑紫菜品系的独一指纹图
谱［１８］，这些ＤＮＡ指纹标记，在资源的交换与引种等过程中可
作为其品种身份信息的一个内容。

国家级紫菜种质库收集有大量野生紫菜种质资源，并选

育获得多个优良种质材料，如何更有效地探究这些资源的遗

传多样性，有选择地把优良的遗传变异性状引入到栽培品种

中，ＤＮＡ指纹图谱的构建无疑将为这些种质的鉴定与利用提
供帮助。目前，国际植物品种权保护联盟（ＵＰＯＶ）已将 ＤＮＡ
指纹图谱鉴定纳入农作物品种 ＤＵＳ测试内容［１９－２０］。当然，

在采用ＩＳＳＲ标记构建ＤＮＡ指纹图谱时，应力求简化、规范试
验操作程序及遗传分析方法，保证试验数据的稳定性和可重

复性，使构建的指纹图谱更具有可操作性。
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ｙｅｚｏｅｎｓｉｓｕｓｉｎｇｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｍａｒｋｅｒｓ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＭｏｌｅｃｕｌａｒＢｉｏｌｏｇｙ
Ｒｅｐｏｒｔｅｒ，２００９，２７（４）：４９６－５０２．
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［３］ＸｉｅＣＴ，ＣｈｅｎＣＳ，ＸｕＹ，ｅｔａｌ．Ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎｏｆａｇｅｎｅｔｉｃｌｉｎｋａｇｅｍａｐ
ｆｏｒＰｏｒｐｈｙｒａ ｈａｉｔａｎｅｎｓｉｓ（Ｂａｎｇｉａｌｅｓ，Ｒｈｏｄｏｐｈｙｔａ） ｂａｓｅｄ ｏｎ
ｓｅｑｕｅｎｃｅ－ｒｅｌａｔｅｄａｍｐｌｉｆｉｅｄｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ａｎｄ ｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅ
ｒｅｐｅａｔｍａｒｋｅｒｓ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＰｈｙｃｏｌｏｇｙ，２０１０，４６（４）：７８０－７８７．

［４］贾　威，黄林彬，严兴洪．条斑紫菜６个品系的 ＳＲＡＰ分析［Ｊ］．
水产学报，２０１３，３７（１０）：４９５－１５０１．

［５］孙　雪，骆其君，杨　锐，等．紫菜（Ｐｏｒｐｈｙｒａ）遗传差异的ＩＳＳＲ分
析［Ｊ］．海洋与湖沼，２００７，３８（２）：１４１－１４５．

［６］ＺｉｅｔｋｉｅｗｉｃｚＥ，ＲａｆａｌｓｋｅＡ，ＬａｂｕｄａＤ．Ｇｅｎｏｍｅｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｉｎｇｂｙ
ｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔ（ＳＳＲ）ａｎｃｈｏｒｅｄｐｏｌｙｍｅｒａｓｅｃｈａｉｎｒｅａｃｔｉｏｎ
ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ［Ｊ］．Ｇｅｎｏｍｉｃｓ，１９９４，２０（２）：１７６－１８３．

［７］王建波．ＩＳＳＲ分子标记及其在植物遗传学研究中的应用［Ｊ］．遗
传，２００２，２４（５）：６１３－６１６．

［８］崔灵英，许　璞，朱建一，等．四种紫菜叶状体的 ＩＳＳＲ分子标记
分析［Ｊ］．中国水产科学，２００６，１３（３）：３７１－３７７．

［９］袁昭岚，黄鹤忠，沈颂东，等．条斑紫菜５个栽培品系的 ＩＳＳＲ分
析［Ｊ］．海洋科学，２００６，３０（７）：９－１４．

［１０］陈昌生，谢潮添，纪德华，等．野生坛紫菜种群遗传多样性的
ＩＳＳＲ分析［Ｊ］．水产学报，２００８，３２（５）：７１７－７２３．

［１１］ＲｏｈｌｆＦＪ．ＮＴＳＹＳ－ｐｃ：ｎｕｍｅｒｉｃａｌｔａｘｏｎｏｍｙａｎｄｍｕｌｔｉｖａｒｉａｔｅａｎａｌｙ
ｓｉｓｓｙｓｔｅｍｖｅｒｓｉｏｎ２．１［Ｍ］．ＮｅｗＹｏｒｋ：ＥｘｅｔｅｒＰｕｂｌｉｃａｔｉｏｎｓ，２０００．

［１２］李文红，姚建亭，王继成，等．龙须菜（Ｇｒａｃｉｌａｒｉａｌｅｍａｎｅｉｆｏｒｍｉｓ）
选育品系及其野生型的ＩＳＳＲ指纹分析［Ｊ］．海洋与湖沼，２００５，
３６（３）：２４１－２４７．

［１３］刘晨临，王秀良，刘胜浩，等．２００８年黄海浒苔绿潮ＩＳＳＲ标记溯

源分析［Ｊ］．海洋科学进展，２０１１，２９（２）：２３５－２４０．

［１４］张 婷，时　旭，何建华，等．麒麟菜属和卡帕藻属海藻的ＩＳＳＲ初

步分析［Ｊ］．海洋学报，２０１１，３３（３）：１７３－１７８．

［１５］陈淑吟，吉红九，丁亚平，等．吕四渔场三疣梭子蟹自然群体同

工酶与ＩＳＳＲ遗传多样性分析［Ｊ］．上海水产大学学报，２００８，１７

（４）：４０６－４１０．

［１６］孙中响，吉红九，陈　葵，等．西施舌不同群体遗传多样性 ＩＳＳＲ

分析［Ｊ］．江苏农业科学，２０１０（８）：５９－６３．

［１７］陈淑吟，徐士霞，张志勇，等．大黄鱼野生群体与养殖群体遗传

多样性研究［Ｊ］．海洋科学，２０１１，３５（１２）：８２－８７．

［１８］陈淑吟，陆勤勤，张美如，等．条斑紫菜（Ｐｙｒｏｐｉａｙｅｚｏｅｎｓｉｓ）１０个

选育系的ＩＳＳＲ分析［Ｊ］．天津农业科学，２０１２，１８（５）：１９－２３．

［１９］谢潮添，陈昌生，纪德华，等．坛紫菜种质材料ＤＮＡ指纹图谱的

构建［Ｊ］．水产学报，２０１０，３４（６）：７３４－７４０．

［２０］张肖娟，孙振元．植物新品种保护与 ＤＵＳ测试的发展现状［Ｊ］．

林业科学研究，２０１１，２４（２）：２４７－２５２．

傅江燕，徐　晟，夏　冰，等．山桃醇腈酶基因ＰｄＨＮＬ１的克隆、序列分析与原核表达［Ｊ］．江苏农业科学，２０１５，４３（７）：２０－２４．
ｄｏｉ：１０．１５８８９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００２－１３０２．２０１５．０７．００６

山桃醇腈酶基因 ＰｄＨＮＬ１的克隆、序列分析与原核表达
傅江燕，徐　晟，夏　冰，汪　仁

（江苏省中国科学院植物研究所，江苏南京２１００１４）

　　摘要：以山桃叶片为材料提取ＲＮＡ，反转录后得到ｃＤＮＡ，通过ＰＣＲ扩增得到１个山桃醇腈酶基因全长编码序列，
并命名为ＰｄＨＮＬ１。ＰｄＨＮＬ１的开放阅读框为１７３７ｂｐ，预测编码蛋白包含５３９个氨基酸。氨基酸序列比对结果表明，
ＰｄＨＮＬ１编码的蛋白具有葡萄糖甲醇胆碱氧化还原酶的序列特征，与黑樱桃醇腈酶 ＰｓＨＮＬ４蛋白相似度为９２％，与桃
假定的ＨＮＬ蛋白相似度为 ７７％。通过将 ＰｄＨＮＬ１基因连接到原核表达载体 ｐＥＴ２８（ａ）上，并转化大肠杆菌
ＢＬ２１（ＤＥ３）后，成功构建了原核表达重组菌株。ＳＤＳ－ＰＡＧＥ电泳结果显示，重组蛋白受ＩＰＴＧ诱导表达，分子量大小
约为６２．４ｋｕ，与已报道的其他蔷薇科植物的醇腈酶蛋白大小基本一致。
　　关键词：山桃；醇腈酶；基因克隆；原核表达
　　中图分类号：Ｓ６６２．１０１；Ｑ７８６　　文献标志码：Ａ　　文章编号：１００２－１３０２（２０１５）０７－００２０－０５
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作者简介：傅江燕（１９９０—），女，江苏南京人，硕士研究生，主要从事
植物功能基因克隆及功能验证方面研究。Ｔｅｌ：（０２５）８４３４７０３４；
Ｅ－ｍａｉｌ：ｈａｐｐｙｄｅｄｕｃｋ＠１２６．ｃｏｍ。

通信作者：汪　仁，博士，副研究员，主要从事植物分子生物学方面研
究。Ｔｅｌ：（０２５）８４３４７１１１；Ｅ－ｍａｉｌ：ｊｓｗａｎｇｒｅｎ＠ａｌｉｙｕｎ．ｃｏｍ。

　　利用酶作为催化剂用于合成单一对映体或直接分离特定
手性异构体，被广泛应用于不对称合成领域。醇腈酶作为一

种不对称催化手性反应的酶，自２０世纪初在扁桃中发现以
来，受到愈来愈多的关注［１］。它可逆地催化 ＨＣＮ和醛／酮类

化合物反应生成手性氰醇［２］，进而转化成为羟基化合物等多

种手性中间体，并用于合成多种手性药物，从而克服了为得到

纯手性化合物而采用光学拆分所带来的生产工序复杂、成本

高等一系列问题［３－４］。此外，在植物体内，醇腈酶可催化氰基

糖苷类化合物，反应生成羰基化合物和 ＨＣＮ，而后者在植物
防御草食类动物摄食或其他致病菌感染中起到作用，即植物

的生氰作用［５－６］。

ＨＮＬ在自然界中是广泛存在的。据统计，有 ３０００～
１２０００种植物内含有ＨＮＬ。ＨＮＬ主要分为两大类：Ｒ构型和
Ｓ构型。目前，已分离纯化并进行酶活分析的Ｒ型ＨＮＬ多来
自于蔷薇科植物［７］，如扁桃、黑樱桃、梅、枇杷、西番莲

等［８－１３］；而Ｓ型 ＨＮＬ多来自于木薯、橡胶树、海檀木与高
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