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　　摘要：对猪丹毒丝菌ＳｐａＡ蛋白进行生物信息学分析，并对比了猪丹毒丝菌弱毒菌株和野生强毒菌株间的差异。
结果显示，由于猪丹毒丝菌ＧＣ４２的ＳｐａＡ蛋白缺少一段含有８０个氨基酸的序列，使得该菌株的蛋白质相对分子质
量、氨基酸组成、二级和三级结构与强毒株的ＳｐａＡ蛋白质相比均有所差异，导致这２株菌株引发机体产生的免疫原性
和抗原性强弱有所不同，推测这２株菌株中，ＳＧ７菌株的免疫原性相对ＧＣ４２较强；ＧＣ４２菌株的抗原性相对ＳＧ７菌株
的抗原性来说较弱，而猪丹毒丝菌ＧＣ４２菌株的毒力相对猪丹毒丝菌 ＳＧ７菌株较弱，因此呈现弱毒菌株特性；推测２
株菌株的氨基酸序列均在１９３～２０６、２１７～２３１、２９０～３０９、３１３～３２７、３２８～３７６、３８６～４５７区段具有较高的形成 Ｂ细胞
表位的可能性。
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　　猪丹毒丝菌（Ｅｒｙｓｉｐｅｌｏｔｈｒｉｘｒｈｕｓｉｏｐａｔｈｉａｅ）是一种
人畜共患传染病的病原菌，人感染后表现为类丹毒

症状，猪感染后表现急性或亚急性败血症，这种病

原菌广泛分布在各个国家，我国也是猪丹毒流行较

广泛的国家之一［１］。猪丹毒是一种自然疫源性疾

病，其传染源主要包括病猪和带菌猪的分泌物、排

泄物及死猪污染的饲料、饮水、土壤等［２］；这不仅对

世界各地畜禽养殖业的经济造成了巨大损失，而且

还严重危害了人类的健康［３］。目前，已有多种灭活

疫苗和弱毒疫苗用于预防猪丹毒的流行，虽然这些

疫苗的应用对预防和控制猪丹毒的暴发确实起到

一定的积极作用，但由于猪丹毒丝菌有较多的血清

型，使得疫苗的免疫保护效果存在严重的局限性，

因此研制安全高效的疫苗是目前对控制猪丹毒流

行较为有效的手段［４］。

随着生物信息学的快速发展，利用生物信息学

软件对所获得的生物信息数据进行分析已是常用

的方法［４］。迄今为止，已有很多研究者通过生物信

息学的方法对所获得的数据进行分析预测［５］，本研

究通过生物信息学相关软件对猪丹毒丝菌强毒、弱

毒菌株的表面蛋白抗原Ａ（ｓｕｒｆａｃｔａｎｔｐｒｏｔｅｉｎｓａｎｔｉｇｅｎ
Ａ，ＳｐａＡ）基因序列进行同源性分析及结构域对比，
从而对 ＳｐａＡ基因指导的蛋白质一、二、三级结构及
Ｂ细胞表位进行预测，对比猪丹毒丝菌弱毒菌株和
野生强毒菌株之间的差异，试图对弱毒菌株减毒原

因进行分析，以期为 ＳｐａＡ蛋白作为猪丹毒丝菌亚
单位疫苗的候选抗原提供理论依据，同时也为猪丹

毒杆菌ＳｐａＡ蛋白功能研究提供线索［５］。

１　材料与方法

１．１　菌株
从广东地区分离得到的猪丹毒丝菌野外分离

株ＳＧ７，经动物试验鉴定为强毒株。猪丹毒丝菌弱
毒株ＧＣ４２，从广西丽原生物股份有限公司的猪瘟、
猪丹毒、猪肺疫三联活疫苗中分离得到。

１．２　ＳｐａＡ基因聚合酶链式反应（ＰＣＲ）扩增与测序
按照ＳｐａＡ（ＥＦ６８８０１７）的基因序列及载体多克

隆位点，运用ＰｒｉｍｅｒＰｒｅｍｉｅｒ５．０软件来设计特异性
引物的序列，在引物序列的５′端上插入２个酶切位
点，分别为 ＢａｍＨⅠ酶切位点与 ＥｃｏＲⅠ酶切位点。
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上游引物ＳｐａＡ－１：５′－ＣＧＣＧＧＡＴＣＣＡＴＧＡＡＡＡＡＧＡ
ＡＡＡＡＡＣＡＣＣ－３′。下游引物ＳｐａＡ－２：５′－ＣＣＧＧＡＡ
ＴＣＣＣＴＡＴＴＴＴＡＡＡＣＴＴＣＣＡＴＣＧＴ－３′。

ＰＣＲ扩增程序：９４℃预变性５ｍｉｎ；９４℃变性
３０ｓ，５４℃退火４５ｓ，７２℃延伸２ｍｉｎ，３０个循环后，
７２℃延伸７ｍｉｎ。将ＰＣＲ产物连接载体后再送至生
工生物工程（上海）股份有限公司进行测序。

１．３　猪丹毒丝菌ＳＧ７和ＧＣ４２的ＳｐａＡ基因的理化
性质分析

通过 ＥｘＰＡＳｙ服务器来分析猪丹毒丝菌 ＳｐａＡ
基因的性质；通过 ＰｒｏｔＰａｒａｍ来分析蛋白质的氨基
酸序列组成、相对分子质量、等电点等物理化学性

质；通过ＳｉｇｎａｌＰ４．０来预测蛋白质的信号肽。
１．４　猪丹毒丝菌ＳＧ７和ＧＣ４２的ＳｐａＡ蛋白二级结
构预测

通过ＥｘＰＡＳｙ服务器上的 ＳＯＰＭＡ方案进行预
测猪丹毒杆菌ＳｐａＡ蛋白的二级结构。
１．５　猪丹毒丝菌ＳＧ７和ＧＣ４２的ＳｐａＡ基因结构域
和功能预测

使 用 ＮＣＢＩ中 的 ＣＤＤ（Ｃｏｎｓｅｒｖｅ Ｄｏｍａｉｎ
Ｄａｔａｂａｓｅ）数据库对猪丹毒丝菌 ＳＧ７和 ＧＣ４２的
ＳｐａＡ基因序列进行保守结构域分析。
１．６　猪丹毒丝菌ＳＧ７和ＧＣ４２的ＳｐａＡ蛋白三级结
构预测

利用ＳＷＩＳＳ－ＭＯＤＥＬ构建猪丹毒丝菌 ＳＧ７和
ＧＣ４２的ＳｐａＡ蛋白的三级结构。
１．７　猪丹毒丝菌ＳＧ７和ＧＣ４２的ＳｐａＡ蛋白Ｂ

细胞表位的预测

通过ＤＮＡＳｔａｒ软件对猪丹毒丝菌 ＳＧ７和 ＧＣ４２
的ＳｐａＡ蛋白质的亲水性、柔韧性、抗原性和表面可
及性等各方面的参数进行预测。

２　结果与分析

２．１　猪丹毒丝菌ＳｐａＡ基因ＰＣＲ扩增结果
扩增结果由图１可知，ＳＧ７菌株的ＳｐａＡ基因全

长为 １８８１ｂｐ，ＧＣ４２菌株的 ＳｐａＡ基因全长为
１６４１ｂｐ，缺失２４０ｂｐ。
２．２　猪丹毒丝菌ＳＧ７和ＧＣ４２的ＳｐａＡ基因序列翻
译结果

ＳｐａＡ基因序列翻译结果由图 ２可知，由于
ＧＣ４２菌株相比 ＳＧ７菌株而言缺少一段氨基酸序
列，缺少的这段氨基酸序列在猪丹毒丝菌 ＳＧ７氨基
酸序列的４６３～５４３区段。利用ＥｘＰＡＳｙ和ＳＯＰＭＡ

在线软件对这一段氨基酸序列进行分析，结果显

示，缺失的这段氨基酸序列含有８０个氨基酸，相对
分子量为９２５９．５９，理论等电点（ＰＩ）为９．７０，亲水
性的平均值（ＧＲＡＶＹ）为 －０．７１４，即缺失的这一段
氨基酸形成的蛋白质为亲水性的碱性蛋白质。同

时，猪丹毒丝菌 ＳＧ７的氨基酸序列与猪丹毒丝菌
ＧＣ４２的ＳｐａＡ基因氨基酸序列还存在单个氨基酸差
异，其中，在２０３的氨基酸位点中，猪丹毒丝菌 ＳＧ７
的氨基酸为甲硫氨酸，而猪丹毒丝菌 ＧＣ４２的氨基
酸为异亮氨酸，这一变化可能导致猪丹毒丝菌ＧＣ４２
的ＳｐａＡ蛋白质的三级结构较松散，在４６１位点中猪
丹毒丝菌ＳＧ７的赖氨酸在猪丹毒丝菌ＧＣ４２中被替
换成天冬酰胺，这一替换可能会影响猪丹毒丝菌

ＧＣ４２的ＳｐａＡ蛋白质的等电点。
２．３　理化性质分析

利 用 ＥｘＰＡＳｙ （ｈｔｔｐ：／／ｅｘｐａｓｙ． ｏｒｇ／ｔｏｏｌｓ／
ｐｒｏｔｐａｒａｍ．ｈｔｍｌ）在线软件对猪丹毒丝菌 ＳＧ７和
ＧＣ４２的ＳｐａＡ蛋白质理化性质进行预测分析可知，
猪丹毒丝菌 ＳＧ７的 ＳｐａＡ蛋白质共有 ６２６个氨基
酸，蛋白质相对分子量为 ７２２８９．８５，猪丹毒丝菌
ＧＣ４２的ＳｐａＡ蛋白质共有５４６个氨基酸，蛋白质相
对分子量为６３０３７．２４，猪丹毒丝菌ＳＧ７和ＧＣ４２的
ＳｐａＡ蛋白的氨基酸数量差异见表１，其中赖氨酸、
酪氨酸和色氨酸均有明显差异；根据理论的等电点

值分析可知，猪丹毒丝菌 ＳＧ７的 ＳｐａＡ蛋白质理论
等电点为８．８２，猪丹毒丝菌ＧＣ４２的ＳｐａＡ蛋白质理
论等电点为７．６１，其中，猪丹毒丝菌ＳＧ７的ＳｐａＡ蛋
白质为碱性蛋白质，猪丹毒丝菌 ＧＣ４２的 ＳｐａＡ蛋白
质则为中性蛋白质。

２．４　蛋白质亲疏水性分析
利用ＥｘＰＡＳｙ在线软件对猪丹毒丝菌 ＳＧ７和

ＧＣ４２的ＳｐａＡ蛋白质亲水系数进行预测，结果显示，
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猪丹毒丝菌ＳＧ７的ＳｐａＡ蛋白质亲水性的平均值为
－０．５６８，猪丹毒丝菌 ＧＣ４２的 ＳｐａＡ蛋白质亲水性
的平均值为 －０．５５２；猪丹毒丝菌 ＳＧ７和 ＧＣ４２的

ＳｐａＡ蛋白质均表现为亲水性，其中猪丹毒丝菌
ＧＣ４２的ＳｐａＡ蛋白质亲水性较弱。
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表１　猪丹毒丝菌ＳＧ７和ＧＣ４２的ＳｐａＡ蛋白氨基酸数量差异

氨基酸种类
氨基酸数量（个）

ＳＧ７菌株 ＧＣ４２菌株

精氨酸（Ｒ） ２３ ２２

天冬酰胺（Ｎ） ３９ ３４

天冬氨酸（Ｄ） ３２ ３０

半胱氨酸（Ｃ） １ １

谷氨酰胺（Ｑ） ２１ ２１

谷氨酸（Ｅ） ５３ ４９

甘氨酸（Ｇ） ３５ ２６

组氨酸（Ｈ） ７ ７

异亮氨酸（Ｉ） ３６ ３５

亮氨酸（Ｌ） ５５ ５１

赖氨酸（Ｋ） ７０ ５８

蛋氨酸（Ｍ） ２２ １８

苯丙氨酸（Ｆ） １５ １５

脯氨酸（Ｐ） １９ １９

丝氨酸（Ｓ） ４６ ４１

苏氨酸（Ｔ） １９ １４

色氨酸（Ｗ） １６ ８

酪氨酸（Ｙ） ３６ ２９

缬氨酸（Ｖ） ４３ ３８

２．５　蛋白质信号肽预测
信号肽是一种位于分泌蛋白的 Ｎ端并引导新

合成的蛋白质向分泌通路转移的肽链，对于外泌蛋

白的分泌起主导作用［５］，采用 ＥｘＰＡＳｙ中的 ＳｉｇｎａｌＰ
４０分析猪丹毒丝菌 ＳＧ７和 ＧＣ４２的 ＳｐａＡ蛋白质
的氨基酸序列信号肽的存在位置及序列，结果（图

３）显示，猪丹毒丝菌ＳＧ７和ＧＣ４２的ＳｐａＡ蛋白质氨
基酸序列上信号肽的剪切位点均位于第 ２８～３２个
氨基酸（图３－ａ为猪丹毒丝菌ＳＧ７的ＳｐａＡ蛋白质
的氨基酸序列信号肽，图３－ｂ为猪丹毒丝菌 ＧＣ４２
的ＳｐａＡ蛋白质的氨基酸序列信号肽）。
２．６　二级结构预测

利用 ＳＯＰＭＡ在线软件对猪丹毒丝菌 ＳＧ７和
ＧＣ４２的ＳｐａＡ蛋白质的二级结构进行预测，分析结
果由表２可知，各组成所占百分比表现为 α螺旋 ＞
无规则卷曲＞延伸链 ＞β转角；其中 α螺旋是猪丹
毒丝菌 ＧＣ４２的 ＳｐａＡ蛋白氨基酸序列减少最多的
结构，其次是延伸链。

２．７　结构域和功能预测
使用 ＮＣＢＩ中 ＣＤＤ数据库对猪丹毒丝菌 ＳＧ７

和ＧＣ４２的ＳｐａＡ蛋白质的进行保守结构域分析，结

果显示，猪丹毒丝菌ＳＧ７和ＧＣ４２的ＳｐａＡ蛋白质在
羧基端（４４６～６２５）均存在一个重复结构域为葡聚

糖结合域，预测为该保守的重复结构域属于 Ｎ－乙
酰基胞壁酰－Ｌ－丙氨酸酰胺酶家族蛋白，同时，根
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表２　猪丹毒丝菌ＳＧ７和ＧＣ４２的ＳｐａＡ蛋白质二级结构数量

菌株
数量（个）

α螺旋 延伸链 无规则卷曲 β转角

ＳＧ７ ３２０ ９３ １３２ ８１

ＧＣ４２ ２９０ ７０ １２５ ６１

据吾鲁木汗·那孜尔别克等通过被动免疫试验证

实了猪丹毒丝菌的 ＳｐａＡ蛋白中主要免疫保护效应
的核心区段为氨基端（８８～４３１）［６］，但猪丹毒丝菌
ＧＣ４２的ＳｐａＡ蛋白缺少的氨基酸序列位于猪丹毒
丝菌ＳＧ７的氨基酸序列区段的羧基端（４６３～５４３），
因此这一缺失对蛋白氨基端所引起的免疫保护并

无太大影响。

２．８　三级结构预测
利用ＳＷＩＳＳ－ＭＯＤＥＬ构建了２种蛋白质的模

型，由图４可知，猪丹毒丝菌 ＳＧ７的 ＳｐａＡ蛋白模型
主要由β－折叠分布在表面，由无规则卷曲连接形
成，且整体结构均较为紧密，而猪丹毒丝菌 ＧＣ４２的
ＳｐａＡ蛋白模型主要由３条 α－螺旋通过无规则卷
曲连接形成，排列相对松散。

２．９　Ｂ细胞表位的预测
通过ＤＮＡＳｔａｒ软件对猪丹毒丝菌 ＳＧ７和 ＧＣ４２

的ＳｐａＡ蛋白质的亲水性、柔韧性、抗原性和表面可
及性等各方面参数进行预测，由图５、图６可知，虽
然Ｂ细胞抗原表位的数量及抗原表位出现的肽段
可能有所不同（表３），但猪丹毒丝菌 ＳＧ７和 ＧＣ４２
的ＳｐａＡ蛋白的氨基酸序列均在 １９３～２０６、２１７～
２３１、２９０～３０９、３１３～３２７、３２８～３７６、３８６～４５７间的
这些区段在各方案所预测的参数值均高于其他区

段，因此这几个区段具有较高形成 Ｂ细胞表位的可
能性。

３　讨论

免疫原性是指能引起免疫应答的性能，一般包

括多糖和蛋白质。一种物质的免疫原性强弱受多

方面的影响，包括该物质自身的性质、异种性、宿主

遗传性等。具有免疫原性的物质分子量越大，免疫

—４７— 江苏农业科学　２０２０年第４８卷第１７期



表３　猪丹毒丝菌ＳＧ７和ＧＣ４２的ＳｐａＡ基因抗原表位氨基酸区段

菌株 抗原表位氨基酸区段

猪丹毒丝菌ＳＧ７菌株 １９２～２０６、２１７～２３１、２９０～３０９、３１３～３２７、３２８～３７７、３８６～４５７、５２７～５４６

猪丹毒丝菌ＧＣ４２菌株 １９３～２０６、２１７～２３１、２９０～３０９、３１３～３２７、３２８～３７６、３８６～４５７、５２７～５４６

原性就越强，而在所有含有大量芳香族氨基酸尤其

含有酪氨酸且具有免疫原性蛋白质分子中，其免疫

原性更强。本研究中，由于猪丹毒丝菌 ＧＣ４２的
ＳｐａＡ蛋白缺少一段含有８０个氨基酸的序列，从而
使猪丹毒丝菌 ＧＣ４２的 ＳｐａＡ蛋白质在相对分子质
量和氨基酸数量组成上与猪丹毒丝菌 ＳＧ７的 ＳｐａＡ
蛋白质相比有所差异，这使２株菌株引发机体产生
的免疫原性的强弱不同；根据这２株菌株的结构域
分析，猪丹毒丝菌ＧＣ４２的ＳｐａＡ蛋白虽缺少一段氨
基酸序列，但猪丹毒丝菌ＧＣ４２的 ＳｐａＡ蛋白缺少的
氨基酸序列位于猪丹毒丝菌 ＳＧ７的氨基酸序列区
段的羧基端（４６３～５４３），而猪丹毒丝菌的 ＳｐａＡ蛋
白中起主要免疫保护效应的核心区段为氨基端

（８８～４３１）［６］，因此这一缺失对蛋白氨基端引起的免
疫保护并无太大影响。这些分析结果表明，猪丹毒丝

菌ＳＧ７和ＧＣ４２的ＳｐａＡ蛋白质具有相同的保守结构
域，即２株菌株均具有引起机体免疫应答的免疫原
性；根据理化性质分析，猪丹毒丝菌 ＳＧ７和 ＧＣ４２的
ＳｐａＡ蛋白氨基酸在序列数量上有所差异，其中差异
较明显的氨基酸为赖氨酸、酪氨酸和色氨酸；猪丹毒

丝菌ＳＧ７２的 ＳｐａＡ蛋白质中赖氨酸、酪氨酸和色氨
酸的数量明显高于猪丹毒丝菌 ＧＣ４２的 ＳｐａＡ蛋白
质，猪丹毒丝菌ＳＧ７和ＧＣ４２的ＳｐａＡ蛋白质相对分
子量的大小表现为 ＳＧ７＞ＧＣ４２，这些分析结果均表
明，猪丹毒丝菌 ＳＧ７２的 ＳｐａＡ蛋白质可能比猪丹毒
丝菌ＧＣ４２的ＳｐａＡ蛋白质具有更强的免疫原性。

我们通常把病原菌的致病性强弱程度称为细

菌的毒力，主要包括病原菌的侵袭力和病原菌产生

的毒素，产生的毒素主要包括内毒素和外毒素，化

学本质为多糖和蛋白质；蛋白质抗原与其在机体所

诱导产生的抗体特异性结合的能力称为抗原性，一

般来说，细菌毒力的强弱与抗原性的强弱呈正相

关［７］，蛋白质抗原在机体中抗原性的强弱受抗原分

子大小、化学组成成分、抗原决定簇结构、抗原与被

免疫动物亲缘关系远近等各方面的影响，抗原分子

的立体结构不仅是决定抗原分子与淋巴细胞抗原

受体结合、引起免疫应答功能的关键，而且决定着

抗原与相应抗体结合，同时还是出现各种免疫反应

的物质基础，蛋白质的立体结构又由氨基酸序列所

决定，猪丹毒丝菌ＧＣ４２的ＳｐａＡ蛋白质由于缺失一
段氨基酸序列，从而使猪丹毒丝菌 ＧＣ４２的 ＳｐａＡ蛋
白质二级和三级结构相对猪丹毒丝菌 ＳＧ７的 ＳｐａＡ
蛋白质有明显差异；猪丹毒丝菌 ＧＣ４２的 ＳｐａＡ蛋白
氨基酸序列相比猪丹毒丝菌 ＳＧ７的 ＳｐａＡ蛋白氨基
酸序列来说，α螺旋的数量减少最多且 α螺旋含量
减少，β－折叠、β－转角和无规卷曲等结构含量均
呈现增加趋势，这可能使猪丹毒丝菌 ＧＣ４２的 ＳｐａＡ
蛋白质构象变得更为松散和伸展，从而对蛋白质的

抗原性有影响。猪丹毒丝菌 ＳＧ７和 ＧＣ４２的 ＳｐａＡ
蛋白质模型分析结果表明，猪丹毒丝菌 ＧＣ４２的
ＳｐａＡ蛋白质相比猪丹毒丝菌ＳＧ７的ＳｐａＡ蛋白的立
体结构更为松散些，这一空间结构的差异可能导致

了抗原表位的掩盖［８］。其中，蛋白质中的 α－螺旋
含量与抗原性的强弱呈明显正相关［８］；因此可以推

测，猪丹毒丝菌ＧＣ４２的ＳｐａＡ蛋白质中 α－螺旋含
量的减少及猪丹毒丝菌 ＧＣ４２的 ＳｐａＡ蛋白质的立
体结构可能是导致抗原表位结构松散，从而导致猪

丹毒丝菌 ＧＣ４２的 ＳｐａＡ蛋白质在机体的抗原性比
丹毒丝菌 ＳＧ７的 ＳｐａＡ基因蛋白质在机体的抗原性
弱，从而使猪丹毒丝菌 ＧＣ４２菌株在机体中呈现出
毒力相对猪丹毒丝菌 ＳＧ７菌株较弱的现象，表现出
猪丹毒丝菌ＧＣ４２的弱毒菌株特性。

蛋白质的抗原性并不是取决于整个蛋白质分

子，而是取决于其与抗体分子结合的特异性化学基

团，即抗原表位，因此通过对猪丹毒丝菌 ＳＧ７和
ＧＣ４２的 ＳｐａＡ蛋白质的亲水性、柔韧性、抗原性和
表面可及性等各方面参数进行预测，可寻找具有形

成Ｂ细胞表位的较高可能性的氨基酸区段。根据
分析预测，猪丹毒丝菌ＳＧ７和ＧＣ４２的ＳｐａＡ蛋白质
的氨基酸序列均在１９３～２０６、２１７～２３１、２９０～３０９、
３１３～３２７、３２８～３７６、３８６～４５７之间，这几个区段在
各方案所预测的参数值均高于其他区段，极可能形

成 Ｂ细胞表位。这些分析可以表明，猪丹毒丝菌
ＧＣ４２的ＳｐａＡ蛋白虽然因缺少一段氨基酸，相对猪
丹毒丝菌ＳＧ７的 ＳｐａＡ蛋白而言，预测抗原表位稍
有差异，但绝大多数的抗原表位预测均是相同的，
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即２个菌株抗原表位可能并未改变，这为猪丹毒丝
菌基因工程亚单位疫苗打下了坚实的基础［９］。
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　　摘要：遗传多样性分析可为野生植物的开发与保护提供科学依据。采集贵州地区的２９份石斛资源，通过简单重
复序列间扩增（ｉｎｔｅｒ－ｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔｓ，简称ＩＳＳＲ）标记对其进行遗传多样性和亲缘关系分析，从１６条引物中筛
选出１３条多态性稳定的ＩＳＳＲ引物进行扩增。结果表明，１３条引物共扩增出２１４个条带，其中多态性条带数为２１２
个，多态性比例为９９．０７％，平均每个引物扩增的条带数为１６．４６条。随后利用非加权平均距离法（ＵＰＧＭＡ）对其进行
聚类分析，结果显示，２９份石斛材料的遗传相似系数为０．６７８～０．８０４。在遗传相似系数为０．７１５处，可以把２９种石
斛植物划分为１０个类群，从而证明所取石斛材料的遗传多样性十分丰富。
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　　石斛属（Ｄｅｎｄｒｏｂｉｕｍ）是兰科（Ｏｒｃｈｉｄａｃｅａｅ）的大
属之一，属附生兰类多年生草本植物。全球约有

１５００多种石斛属植物，主要分布于亚洲、欧洲、大
洋洲等地［１］，中国现共有７６种石斛属植物，主要产
区分布于四川、云南、广西和贵州等省份的原始森

林以及安徽、浙江等省份［２］。大多数石斛具有药用

和观赏价值，目前发现的药用石斛有３９种，具有润
肺生津、活血化瘀、治疗心血管疾病等功效［３］。由

于石斛种类繁多，历代本草著作称之为医工难辨的

种类［４］。随着人们对药用及观赏石斛需求量的不

断扩大和森林砍伐等多方面的影响，野生石斛属植

物资源面临枯竭，已经成为濒危植物［５］。近年来，

由于人们对药用石斛需求量的加大，石斛种植面积

不断增加，选育优良石斛品种供生产使用尤为重要。

为了更好地利用药用石斛种质资源，更准确地

了解石斛种质资源的类型及亲缘关系，对石斛资源

进行遗传多样性及亲缘关系分析显得尤为重要［６］。

目前应用于石斛属植物种质资源鉴定和亲缘关系

研究的分子生物学方法主要有随机扩增多态性
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