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　　摘要：以绣球、圆锥绣球２个种３８个品种为材料，利用ＩＳＳＲ分子标记技术及ＰｏｐＧｅｎ３２软件对其遗传多样性进行
分析，结果表明，１００条引物中筛选出１０条引物用于 ＰＣＲ扩增，共扩增出条带１３２个，其中多态性条带１２２个，占
９２．４２％，绣球、圆锥绣球 ２个种的多态条带比例分别为 ７９．５５％、６７．４２％；３８个绣球花品种观测等位基因数为
１．９２４２，有效等位基因数为１．６７６８，Ｎｅｉｓ基因多样性指数为０．３７８２，Ｓｈａｎｎｏｎｓ信息指数为０．５４９７，具有较高的遗传
多样性和较强的环境适应能力；绣球、圆锥绣球２个种的基因多样性为０．３７５８，种内基因多样性为０．２８２６，种内遗传
变异占７５．２０％；３８个绣球花品种间的遗传一致度变化范围为０．４５４５～０．９７７３，存在很大差异，绣球、圆锥绣球的遗
传一致度为０．７４９１，遗传距离为０．２８８９，两者之间亲缘关系较近；ＵＰＧＭＡ聚类分析将３８个品种分成２类４个亚类，
聚类结果与叶片、花的特征基本分类结果一致，可完全区分绣球与圆锥绣球２个种。
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　　绣球花别称八仙花，是绣球花科绣球属（Ｈｙｄｒａｎｇｅａ）植物
的总称，为常绿或落叶亚灌木、灌木或小乔木，主要分布于亚

洲东部至东南部、北美洲东南部至中美洲和南美洲西部，全球

有６０余种，我国约有３７个种、７个变种，是绣球花分布较多
的国家之一。目前，市场上的绣球花品种繁多，花大艳丽，性

状各异，形态优美，极具观赏价值，已成为世界上极具发展潜

力的花卉品种之一，在花卉产业中具有重要意义。我国具有

丰富的绣球花资源，对绣球花的研究主要集中在抗逆性、扦插

繁殖、组培快繁、栽培管理、病虫害防治、次生代谢物质提取与

检测等方面［１－１９］，而在新品种培育方面的研究较少，屈连伟

等虽有报道，也仅局限于绣球花品种的杂交方面［２０－２１］，有关

绣球花品种遗传多样性的研究报道相对较少。

ＩＳＳＲ分子标记技术是在 ＳＳＲ分子标记基础上发展起来
的一种新型分子标记方法，具有成本低、稳定性高、操作简单、

重复性高等特点［２２］，近年来在园林花卉植物遗传多样性研

究、亲缘关系与子代鉴定、指纹图谱构建等应用广泛。董海燕

等利用ＩＳＳＲ分子标记技术，将４１个红花
!

木品种聚为５类，
聚类结果与叶色分类结果［２３］一致；胡仲义等对重庆南山植物

园中的２６株川茶花古树进行分类研究，将２６个品种分为５
个类群，并获得山牡丹可能是由牡丹茶芽变的结论［２４］；严华

利用 ＩＳＳＲ分子标记技术建立了部分国兰的指纹图谱［２５］；王

湘莹等成功分析了２３个金银花品种间的遗传变异［２６］；杨梅

等将９个武当木兰典型种群分为３大类群，聚类结果与地理
分布和花部特征划分基本一致［２７］。此外，利用 ＩＳＳＲ分子标
记技术对崇明水仙、金叶女贞、芍药等品种或杂交后代进行了

鉴定［２８－３０］。中南林业科技大学生命科学与技术学院通过多

年努力，从国内外共收集绣球花新优品种３８个，其中２１个绣
球花品种属于绣球种，１７个绣球花品种属于圆锥绣球种，研
究收集到的３８个绣球花品种的遗传多样性，有助于了解绣球
花品种间或种间的亲缘关系和遗传背景，可为绣球花新品种

培育亲本的选择提供依据。

１　材料与方法

１．１　植物材料
绣球花材料来源于中南林业科技大学植物园绣球花品种

资源库，包含绣球、圆锥绣球２个种，共计３８个品种（表１），
其中２５个绣球花品种引自美国，１２个品种源自荷兰，１个为
中国原生种。

１．２　ＤＮＡ提取与检测
每个绣球品种采集３～５株新鲜叶片，直接带回实验室，

采用天根生物科技（北京）有限责任公司的植物基因组 ＤＮＡ
提取试剂盒提取绣球基因组总 ＤＮＡ；采用浓度为１％的琼脂
糖凝胶电泳进行检测，溴化乙锭（ＥＢ）核酸染料浓度为
０．５ｍｇ／ｍＬ，缓冲液为１×ＴＡＥ，电泳电压为５Ｖ／ｃｍ，电泳时间
３０ｍｉｎ；电泳成像采用凝胶成像系统，ＤＮＡ纯度及浓度用核酸
蛋白分析仪测定；将 ＤＮＡ条带明亮清晰、无拖带现象、无
ＲＮＡ和蛋白质污染的样品于－７０℃冰箱保存，备用。
１．３　ＩＳＳＲ－ＰＣＲ扩增反应体系与程序

以绣球基因组总ＤＮＡ样品为模板，利用引物 ＵＢＣ８５５通
过单因素试验和正交试验对 Ｍｇ２＋，ＴａｑＤＮＡ聚合酶、引物、
ｄＮＴＰｓ、模板ＤＮＡ浓度等影响因素进行ＩＳＳＲ－ＰＣＲ扩增体系
优化［３１］，确定绣球品种的 ＩＳＳＲ－ＰＣＲ扩增体系为（２０μＬ）：
１０×ＰＣＲＢｕｆｆｅｒ２．０μＬ，ＤＮＡ３０ｎｇ，Ｍｇ２＋２．０ｍｍｏｌ／Ｌ，ＩＳＳＲ
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表１　３８个绣球花品种来源及花序形态

序号 品种名称 拉丁名 来源地 花序特征

ｐｏｐ１ 魔幻水晶 Ｈ．ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ‘ＭａｇｉｃａｌＣｒｙｓｔａｌ’ 荷兰 球形花序，不育花多数

ｐｏｐ２ 精灵 Ｈ．ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ‘Ｐｉｌｌｎｉｔｚ’ 荷兰 球形花序，不育花多数

ｐｏｐ３ 无尽夏 Ｈ．ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ‘ＦｏｒｅｖｅｒＳｕｍｍｅｒ’ 荷兰 球形花序，不育花多数

ｐｏｐ４ 魔幻紫水晶 Ｈ．ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ‘ＭａｇｉｃａｌＣｒｙｓｔａｌ’ 荷兰 球形花序，不育花多数

ｐｏｐ５ 红宝石绣球 Ｈ．ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ‘Ｃａｒｄｉｎａｌ’ 美国 球形花序，不育花多数

ｐｏｐ６ 粉色回忆 Ｈ．ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ‘Ｍｅｉｓｓｅｎ’ 荷兰 球形花序，不育花多数

ｐｏｐ７ 变叶绣球 Ｈ．ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ‘Ｖａｒｉｅｇａｔａ’ 美国 花序顶端平，不育花少，可育花多

ｐｏｐ８ 彭妮马克绣球 Ｈ．ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ‘ＰｅｎｎｙＭａｃ’ 美国 球形花序，不育花多数

ｐｏｐ９ 罗斯 Ｈ．ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ‘Ｒｏｓｅ’ 荷兰 球形花序，不育花多数

ｐｏｐ１０ 梦幻蓝 Ｈ．ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ‘Ｒａｔｈｅｎ’ 荷兰 球形花序，不育花多数

ｐｏｐ１１ 史欧尼 Ｈ．ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ‘Ｍａｓｊａ’ 荷兰 球形花序，不育花多数

ｐｏｐ１２ 塞尔玛 Ｈ．ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ‘Ｓｅｌｍａ’ 荷兰 球形花序，不育花多数

ｐｏｐ１３ 新娘 Ｈ．ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ‘Ｂｒｉｄｅ’ 荷兰 球形花序，不育花多数

ｐｏｐ１４ 南丁格尔绣球 Ｈ．ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ‘Ｎｉｇｈｔｉｎｇａｌｅ’ 美国 花序顶端平，不育花少，可育花多

ｐｏｐ１５ 绣球 Ｈ．ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ 中国 球形花序，不育花多数

ｐｏｐ１６ 拉维布兰 Ｈ．ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ‘ＬａｖＢｌａａ’ 荷兰 球形花序，不育花多数

ｐｏｐ１７ 塔贝 Ｈ．ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ‘Ｔａｕｂｅ’ 荷兰 花序顶端平，不育花少，可育花多

ｐｏｐ１８ 蓝尼康绣球 Ｈ．ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ‘ＮｉｋｋｏＢｌｕｅ’ 美国 球形花序，不育花多数

ｐｏｐ１９ 伊米莉亚绣球 Ｈ．ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ‘ＥｍｉｌｅＭｏｕｉｌｌｅｒｅ’ 美国 球形花序，不育花多数

ｐｏｐ２０ 富士瀑布 Ｈ．ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ‘ＦｕｊｉＷａｔｅｒｆａｌｌｓ’ 美国 球形花序，不育花多数

ｐｏｐ２１ 妖姬 Ｈ．ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ‘Ｅｎｃｈｔｒｅｓｓ’ 美国 球形花序，不育花多数

ｐｏｐ２２ 石灰灯 Ｈ．ｐａｎｉｃｕｌａｔａ‘Ｌｉｍｅｌｉｇｈｔ’ 美国 圆锥花序

ｐｏｐ２３ 惊艳 Ｈ．ｐａｎｉｃｕｌａｔａ‘Ｂｏｍｂｓｈｅｌｌ’ 美国 圆锥花序

ｐｏｐ２４ 杜尔马 Ｈ．ｐａｎｉｃｕｌａｔａ‘Ｄｈｕｒｍａ’ 美国 圆锥花序

ｐｏｐ２５ 大花圆锥绣球 Ｈ．ｐａｎｉｃｕｌａｔａ‘ＦｌｏｒｉｂｕｎｄａＰｅｅｇｅｅ’ 美国 圆锥花序

ｐｏｐ２６ 艾玛丽 Ｈ．ｐａｎｉｃｕｌａｔａ‘ＬｉｍｅＬａｍｂ’ 美国 圆锥花序

ｐｏｐ２７ 小柠檬 Ｈ．ｐａｎｉｃｕｌａｔａ‘ＬｉｔｔｌｅＬｉｍｅ’ 美国 圆锥花序

ｐｏｐ２８ 幻影绣球 Ｈ．ｐａｎｉｃｕｌａｔａ‘Ｐｈａｎｔｏｍ’ 美国 圆锥花序

ｐｏｐ２９ 粉宝石绣球 Ｈ．ｐａｎｉｃｕｌａｔａ‘ＰｉｎｋＤｉａｍｏｎｄ’ 美国 圆锥花序

ｐｏｐ３０ 粉色精灵 Ｈ．ｐａｎｉｃｕｌａｔａ‘ＰｉｎｋｙＷｉｎｋｙ’ 美国 圆锥花序

ｐｏｐ３１ 被证明的赢家 Ｈ．ｐａｎｉｃｕｌａｔａ‘ＰｒｏｖｅｎＷｉｎｎｅｒ’ 美国 圆锥花序

ｐｏｐ３２ 银元 Ｈ．ｐａｎｉｃｕｌａｔａ‘ＳｉｌｖｅｒＤｏｌｌａｒ’ 美国 圆锥花序

ｐｏｐ３３ 草莓圣代 Ｈ．ｐａｎｉｃｕｌａｔａ‘ＳｔｒａｗｂｅｒｒｙＳｕｎｄａｅ’ 美国 圆锥花序

ｐｏｐ３４ 夏之雪 Ｈ．ｐａｎｉｃｕｌａｔａ‘ＳｕｍｍｅｒＳｎｏｗ’ 美国 圆锥花序

ｐｏｐ３５ 晚花圆锥绣球 Ｈ．ｐａｎｉｃｕｌａｔａ‘Ｔａｒｄｉｖａ’ 美国 圆锥花序

ｐｏｐ３６ 唯一 Ｈ．ｐａｎｉｃｕｌａｔａ‘Ｕｎｉｑｕｅ’ 美国 圆锥花序

ｐｏｐ３７ 香草草莓 Ｈ．ｐａｎｉｃｕｌａｔａ‘Ｖａｎｉｌｌａａｗｂｅｒｒｙ’ 美国 圆锥花序

ｐｏｐ３８ 韦伯绣球 Ｈ．ｐａｎｉｃｕｌａｔａ‘ＷｅｂｂＰｅｅｇｅｅ’ 美国 圆锥花序

引物０．６μｍｏｌ／Ｌ，ｄＮＴＰｓ０．２ｍｍｏｌ／Ｌ，ＴａｑＤＮＡ聚合酶１．５Ｕ，
用ｄｄＨ２Ｏ补足到 ２０μＬ。扩增程序为：９４℃预变性 ５ｍｉｎ；
９４℃ 变性３０ｓ，５２℃ 退火４５ｓ，７２℃延伸９０ｓ，共３６个循
环；７２℃ 总延伸４２０ｓ，４℃保存［３２］。

１．４　引物筛选及扩增
利用最优ＩＳＳＲ－ＰＣＲ反应体系，以任意一个绣球品种总

ＤＮＡ样品为模板，从１００条随机引物中筛选出扩增条带多、
条带清晰、能扩增出高质量条带的引物用于３８个绣球花品种
遗传多样性检测，并经１％琼脂糖电泳分离、凝胶成像系统
成像。

１．５　数据统计与分析
根据ＤＮＡ指纹图谱和条带位置，确定样品图谱中扩增条

带的位置和大小，清晰、可辨认的条带记为“１”，模糊不清或
没有条带的记为“０”，建立数据库；利用 ＰｏｐＧｅｎ３２统计分析

软件对数据进行计算、分析，利用Ｍｅｇａ６进行聚类分析。

２　结果与分析

２．１　绣球花品种ＩＳＳＲ－ＰＣＲ扩增多态性
多态位点比率是衡量一个群体内遗传变异水平高低的重

要指标，比值越高，该群体变异水平越大，环境适应性越强，反

之则越弱，在进化过程中越易被淘汰。由表２可见，从１００条
引物筛选出１０条引物对３８个绣球花品种进行ＰＣＲ扩增，共
扩增出１３２个位点，其中多态性位点１２２个，每个引物平均扩
增１３．２个位点、多态位点１２．２个，多态位点比率为９２．４２％，
说明绣球花品种间具有较大的遗传变异，环境适应能力较强，

这可能与绣球花新品种的培育方式有关。由表３可见，绣球
种群体包含２１个绣球花品种，多态性位点为１０５个，多态位
点比率为７９．５５％，圆锥绣球群体包含１７个绣球花品种，多
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表２　ＩＳＳＲ引物的扩增情况

引物编号 引物序列
熔解温度

（℃）
退火温度

（℃）
位点数

（个）

多态性位点

（个）

多态位点比率

（％）

ＵＢＣ８１５ ＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＧ ５２ ５０ １４ １２ ８５．７１
ＵＢＣ８２４ ＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＧ ５０ ５０ １１ １１ １００．００
ＵＢＣ８３５ ＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＹＣ ５２ ５０ １２ １１ ９１．６７
ＵＢＣ８４１ ＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＹＣ ５２ ５１ １１ ９ ８１．８２
ＵＢＣ８４４ ＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＲＣ ５０ ５０ １３ １３ １００．００
ＵＢＣ８５５ ＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＹＴ ５０ ５３ １３ １２ ９２．３１
ＵＢＣ８５６ ＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＹＡ ５２ ５４ １２ １１ ９１．６７
ＵＢＣ８７６ ＧＡＴＡＧＡＴＡＧＡＣＡＧＡＣＡ ５２ ５３ １５ １４ ９３．３３
ＵＢＣ８９５ ＡＧＡＧＴＴＧＧＴＡＧＣＴＣＴＴＧＡＴＣ ５０ ５３ １７ １７ １００．００
ＵＢＣ８９９ ＣＡＴＧＧＴＧＴＴＧＧＴＣＡＴＴＧＴＴＣＣＡ ５０ ５３ １４ １２ ８５．７１
总计 １３２ １２２ ９２．４２

态性位点为８９个，多态位点比率为６７．４２％，说明这２个绣
球种群具有较高的遗传多样性，圆锥绣球品种多态性略低于

绣球品种。

２．２　绣球花品种的遗传多样性
由表３可见，３８个绣球花品种的观测等位基因数为

１．９２４２，有效等位基因数为１．６７６８，Ｎｅｉｓ基因多样性指数为
０．３７８２，Ｓｈａｎｎｏｎｓ信息指数为０．５４９７，这表明该群体具有较
高的遗传多样性；绣球种群的观测等位基因数为１．７９５５，有
效等位基因数为１．５６０７，Ｎｅｉｓ基因多样性指数为０．３１５５，

Ｓｈａｎｎｏｎｓ信息指数为０．４６０２；圆锥绣球种群的观测等位基
因数为１．６７４２，有效等位基因数为１．４３５１，Ｎｅｉｓ基因多样
性指数为０．２４９８，Ｓｈａｎｎｏｎｓ信息指数为０．３６８８。统计结果
表明，２种绣球群体总的基因多样性为０．３７５８，种内基因多
样性为０．２８２６，种内遗传变异占７５．２０％，种间遗传变异占
２４．８０％，这说明２个绣球群体之间存在遗传变异，并主要存
在于种内，绣球与圆锥绣球之间的杂交亲和性相对较低，二者

通过杂交培育新品种难度较大；２个种群之间的基因流为
１．５１７４（大于１），这表明二者之间存在明显的基因流。

表３　绣球花品种遗传变异分析

绣球花种群
品种数量

（个）

多态性位点

（个）

多态性位点比率

（％）
等位基因

观测数

有效等位

基因数

Ｎｅｉｓ基因
多样性指数

Ｓｈａｎｎｏｎｓ
信息指数

绣球 ２１ １０５ ７９．５５ １．７９５５ １．５６０７ ０．３１５５ ０．４６０２
圆锥绣球 １７ ８９ ６７．４２ １．６７４２ １．４３５１ ０．２４９８ ０．３６８８
小计 ３８ １２２ ９２．４２ １．９２４２ １．６７６８ ０．３７８２ ０．５４９７

２．３　绣球花品种的遗传一致度
采用ＰｏｐＧｅｎ３２软件对３８个绣球花品种进行遗传距离

和遗传一致度分析，结果表明，３８个绣球花品种间的遗传一
致度变化范围为０．４５４５～０．９７７３，其中绣球花品种梦幻蓝
（ｐｏｐ１０）与绣球花品种史欧尼（ｐｏｐ１１）之间的遗传一致度相
对最高，为０．９７７３，二者亲缘关系相对较近，绣球花品种史欧
尼（ｐｏｐ１１）与绣球花品种小柠檬（ｐｏｐ２７）的遗传一致度相对
最低，为０．４５４５，二者之间亲缘关系相对较远，彼此间存在较
大的差异；２个种群之间的遗传一致度为０．７４９１，遗传距离
为０．２８８９，这说明２个种群之间的亲缘关系相对较近。
２．４　绣球花品种的亲缘关系

由图１可见，３８个绣球花品种聚分为两大类，第１类包
含所有的绣球品种，第２类包含所有的圆锥绣球品种；每类又
分２个亚类，第１亚类包括１９个绣球品种，第２亚类包括２
个绣球品种，第３亚类包括１个圆锥绣球品种，第４亚类包括
１６个圆锥绣球品种；绣球为伞房状聚伞花序近球状或头状，
小枝粗，无毛，叶倒卵形或宽椭圆形，先端骤尖，基部钝圆或宽

楔形，具粗齿，两面无毛；圆锥绣球为圆锥状聚伞花序，密被柔

毛，幼枝疏被柔毛，叶纸质，卵形或椭圆形，先端渐尖或骤尖，

具短尖头，基部圆或宽楔形。聚类结果与形态分类基本一致，

可将绣球、圆锥绣球２个种完全区分。

３　讨论与结论

ＩＳＳＲ分子标记技术具有检测灵敏、多态性好、稳定、重复
性高等优点。利用ＩＳＳＲ分子标记技术对国内外收集的３８个
绣球花品种进行的品种鉴定结果、聚类关系表明，ＩＳＳＲ分子
标记技术能很好地区分绣球花品种种群，３８个绣球花品种聚
为两大类，第１类为绣球，第２类为圆锥绣球，与按照花型、叶
型特征的分类结果基本一致；绣球品种史欧尼、梦幻蓝亲缘关

系相对最近，在绣球花种间分类中具有较高的灵敏性；３８个
绣球品种分为４个亚群，第１亚群包含１９个绣球品种，第２
亚群包含２个绣球品种，第３亚群包含１６个圆锥绣球品种，
第４亚群包含１个圆锥绣球品种。绣球和圆锥绣球在叶片、
花形态方面差异明显，绣球叶片倒卵形，先端聚尖，基部钝圆，

具粗齿，叶柄粗，叶片较厚，圆锥绣球叶片纸质，椭圆形，先端

渐尖或聚尖，基部圆或宽楔形，密生小锯齿，上面无毛或疏被

糙伏毛，叶片较薄；绣球花序近球形或花序顶端平，而圆锥绣

球花序为圆锥形聚伞花序。试验结果表明，绣球品种之间的

聚类结果与花序形态特征存在明显差异，呈近球形聚伞花序

品种与花序顶端平头状花序品种相间分布的特点，如变叶绣

球（ｐｏｐ７）、南丁格尔绣球（ｐｏｐ１４）、塔贝（ｐｏｐ１７）３个绣球品
种，花序为顶端平状花序，但聚类结果并未单独聚在一起，而

是与近球形花序品种聚在一起，可能与这３个品种属于山绣
球（绣球变种）有关，具体原因还须进一步研究。

　　３８个绣球花品种遗传多样性分析表明，绣球花多态位点
比率为９２．４２％，与大菊品种的９２．５％［３３］基本一致，遗传多
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样性高于红花
!

木品种的７２．９％［２３］，但略低于李艳香的研究

结论［３４］，这可能与试验材料不同有关；绣球品种的多态位点

比率为７９．５５％，圆锥绣球品种的多态位点比率为６７．４２％，
介于红花

!

木品种之间，远低于大菊品种；３８个绣球花品种
的遗传距离介于０～０．７６９１，平均值为０．３７３５，遗传一致度
介于０．４６３４～１．００００之间，平均值为０．６９６２，遗传距离和
遗传一致度跨度较大，这可能有２个方面的原因：一是绣球花
资源分布广泛，种类较多，分布区域跨不同气候带，适应性广，

本身具有很好的遗传基础；二是绣球花新品种培育多采用杂

交方式，有利于品种或种之间的基因交流；绣球、圆锥绣球２
个种的基因多样性为０．３７５８，种内变异占７５．２０％，存在一
定的种间变异，但种内变异起主导作用，开展种内杂交更有利

于获得杂交后代。
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　　摘要：苜蓿尺蠖核型多角体病毒（ＡｃＭＮＰＶ）芋螺毒素类似多肽（ＣＴＬ）具有酚氧化酶抑制剂活性，在农业害虫的生
物防治领域具有潜在的应用价值。为了揭示杆状病毒ｃｔｌ基因的进化特点，对杆状病毒ＣＴＬｓ进行多序列比对分析和
分类研究。结果表明，杆状病毒ＣＴＬｓ可分为Ⅰ型、Ⅱ型，２种类型的ＣＴＬｓ都具有相同的二硫键骨架，但涉及昆虫酚氧
化酶抑制剂活性的酪氨酸残基在２种类型ＣＴＬｓ中的数目、位置明显不同；另外，Ⅰ型 ＣＴＬｓ、Ⅱ型 ＣＴＬｓ的理化性质也
存在明显差异，疏水性氨基酸平均含量分别为２９．７％、２１．３％，净电荷平均值分别为－３．５６、＋０．５０７，等电点平均值分
别为３．８６、７．３２。由此推测，Ⅰ型ＣＴＬｓ、Ⅱ型ＣＴＬｓ在功能上可能存在着重要分化。
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　　芋螺毒素（ｃｏｎｏｔｏｘｉｎ）是由海洋软体动物芋螺分泌的一类
用于自卫和捕食的活性多肽，一般由１０～３０个氨基酸残基组
成，富含半胱氨酸（Ｃ）。芋螺毒素能特异性地作用于钾、钠、
钙等离子通道、细胞膜上的各种神经递质、激素的受体，从而

干扰细胞或神经中的信号传递，在治疗慢性疼痛、急性疼痛、

神经保护等方面具有广泛的应用前景。根据保守的信号肽序

列，芋螺毒素可分为Ａ、Ｍ、Ｏ、Ｉ、Ｐ、Ｓ、Ｔ等超家族；进一步依据
其半胱氨酸骨架及药理活性，又可分为 α、μ、ω、δ、Ψ、σ、λ、κ、
γ等家族［１］。

１９９２年，Ｅｌｄｒｉｄｇｅ等从苜蓿尺蠖核型多角体病毒（Ａｕｔｏｇ
ｒａｐｈａｃａｌｉｆｏｒｎｉｃａｎｕｃｌｅｏｐｏｌｙｈｅｄｒｏｖｉｒｕｓ，简称 ＡｃＭＮＰＶ）中鉴定
了１个基因，该基因编码的蛋白质序列与 ω－芋螺毒素具有
一定的相似性且具有相同的二硫键骨架（Ｃ１—Ｃ２—Ｃ３Ｃ４—
Ｃ５—Ｃ６），因此将其命名为类芋螺毒素基因（ｃｏｎｏｔｏｘｉｎ－ｌｉｋｅ，
简称ｃｔｌ）［２］。但 Ｅｌｄｒｉｄｇｅ等通过体内、体外试验都未能证明
杆状病毒 ｃｔｌ基因的任何功能［２－３］。曹青等发现，ＡｃＭＮＰＶ
ＣＴＬ不仅对金黄色葡萄球菌、微球菌等具有显著的抗菌活性，
还可对酚氧化酶起到抑制作用，能阻止昆虫血液的黑化［４－５］。

本研究从ＧｅｎＢａｎｋ数据库中收集已知的杆状病毒ｃｔｌ基因，对
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