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摘 要：依据 !"#$ 基因部分编码序列构建系统发育树以分类和鉴别霍乱弧菌和副溶血弧菌，并探讨其种系发生关

系。扩增并测序 %/ 株霍乱弧菌、& 株副溶血弧菌、# 株嗜水气单胞菌及 % 株类志贺邻单胞菌的 !"#$ 基因（编码 )FG
促旋酶 H 亚单位）序列，并采用距离法与最大似然法构建系统发育树。两种方法所构建的树结构完全一致，霍乱弧

菌、副溶血弧菌、嗜水气单胞菌及类志贺邻单胞菌各自形成一个独立的簇。其中，霍乱肠毒素基因（ %&’(）阳性的霍

乱弧菌（& 株 I%/( 群与 # 株 I% 群 93 2E. 型）聚类成一分枝；/ 株副溶血弧菌临床株（% 株 #$$# 年流行株，# 株 #$$! 年

分离株）与 % 日本菌株及 #$$% 年 % 株自环境分离的毒力株聚类。系统发育分析靶分子 !"#$ 基因可以良好区分上

述 ! 种常见病原菌。产毒 I%/( 群霍乱弧菌与产毒 I% 群 93 2E. 型霍乱弧菌关系密切。副溶血弧菌环境毒力株与本

地区临床主要流行株在系统发育关系上较为接近，可能是潜在的致病菌。
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霍乱弧菌（)*+#*, %-,./#0/）和副溶血弧菌（)*+#*,
10#0-0/2,."&*%34）作为弧菌科内两种主要致病菌，可

分别引起霍乱及食物中毒。自 %&#$ 年以来每次埃

尔托霍乱世界大流行均波及我国，并于 %((/ 年首次

在新疆发生了 I%/( 霍乱局部爆发流行，且持续流行

至今［%］。近年来，特别是 #$$1 年第三季度霍乱病例

数增多，全国累计报告 "/& 例，死亡 # 人，比去年同

期上升了一倍多，病例主要集中在福建、浙江地区。

副溶血弧菌是我国沿海地区夏、秋季食物中毒和急

性胃肠炎的主要病原菌［#］，主要是由于摄食污染的

海 产 品 而 引 起 的。 嗜 水 气 单 胞 菌（ (/#,2,504
-"6#,1-*.0 ）、 类 志 贺 邻 单 胞 菌 （ 7./4*,2,504
4-*!/..,*6/4）是弧菌科另两种较多见的致病菌，一般

认为是条件致病菌，主要引起腹泻，近年有报道指出

嗜水气单胞菌可合并霍乱弧菌感染［/，!］。对于彼此

间关系密切的弧菌科细菌而言，传统的基于生化反

应特征的表型鉴定方法相对比较费时，且其正确性

有时也受到置疑，如在临床微生物实验室易将嗜水

气单 胞 菌 及 类 志 贺 邻 单 胞 菌 误 鉴 定 为 弧 菌 属 细

菌［1］。

随着分子生物学技术的发展，基于基因型鉴定

菌株的方法已被广泛采用。%"K .LFG 基因是最常

用的分子靶标，但由于该基因高度保守，对于种间水

平的鉴定往往分辨率不足，如，副溶血弧菌的 %"K
.LFG 基因序列与溶藻弧菌（)*+#*, 0.!*5,."&*%34）高度

相似（ ’ (&M），因而不易区分［"］。8"#$ 基因是单拷

贝基因，普遍存在于各种细菌中，编码 )FG 促旋酶

（)FG NO.7D*）的 H 亚单位。)FG 促旋酶为一种细菌

中的!型拓扑异构酶，在 )FG 复制及 )FG 超螺旋

结构的维持过程中起着重要作用。8"#$ 基因相对

于 %"K .LFG 基因具有较高的替换率，主要是由于其

作为蛋白编码基因，所固有的遗传密码子兼并性使

得 )FG 序列可以发生较多替换而不改变氨基酸序

列，尤其对于密码子第三位核苷酸［5］，因此特别适用

于菌种间的区别和鉴定。本文以四种常见弧菌科病

原菌：霍乱弧菌、副溶血弧菌、嗜水气单胞菌及类志

贺邻单胞菌的 !"#$ 基因部分序列为基础，构建系统

发育树，探讨了霍乱弧菌、副溶血弧菌常见血清型及

产毒、无毒株间的系统发育关系，评价 !"#$ 基因作

为通用分子靶标分类鉴别这些细菌的有效性。



! 材料和方法

!"! 材料

!"!"! 实验用菌株及其基因组 !"#：$% 株霍乱弧

菌与 & 株副溶血弧菌基因组 !"# 由浙江省杭州市

疾病预防控制中心提供。以上 $% 株霍乱弧菌中除

’ 株 !"#$ 阴性 ($ 群外，其余 $$ 株（) 株 ($%) 群与 ’

株 ($ 群）来自于潘劲草［*］等 $&+ ,-"# 核糖体基因

分型的 $$. 株 ($%) 群与 ’. 株 ($ 群霍乱弧菌；& 株

副溶血弧菌中有 / 株来源于张蔚等研究的 $0/ 株临

床与环境副溶血弧菌分离株［’］。另有 ’ 株副溶血弧

菌、’ 株嗜水气单胞菌及 $ 株类志贺邻单胞菌由浙

江大学附属第二医院提供。实验所用菌株以及具体

背景资料见表 $。

表 ! 实验所用菌株

12345 $ #44 67842968:7 ;75< 6: 9=67 79;<>
+9,26: "8? +@5A657 +8;,A5 8B 67842957C<679,6A9 16D5 +5,89>@5 E6,;45:A5 -6389>@6:F2

G$% %&’(&) !*)+,(-, H46:A624 C +=2:FA=5: $))0 ($%) !"#$ I !
%’’ %&’(&) !*)+,(-, H46:6A24 C J2:FK=8; $))0 ($%) !"#$ I "
G$/ %&’(&) !*)+,(-, H46:6A24 C L6287=2: $))* ($%) !"#$ I #
G$G %&’(&) !*)+,(-, H2,,65, C M62:FF2: ’... ($%) !"#$ I $
%’$ %&’(&) !*)+,(-, H46:6A24 C 36:FM62:F ’... ($，8F2N2，O4 18, !"#$ I #
%’% %&’(&) !*)+,(-, H46:6A24 C P62:7=2: ’... ($，8F2N2，O4 18, !"#$ Q C
G$) %&’(&) !*)+,(-, H46:6A24 C 7=2:FA=5: ’..$ ($，8F2N2，O4 18, !"#$ Q C
G$’ %&’(&) !*)+,(-, H46:6A24 C M62:FF2: ’..$ ($%) !"#$ I !
G$* %&’(&) !*)+,(-, H46:6A24 C 7=2:FA=5: ’..$ ($，6:232，O4 18, !"#$ I R
G$& %&’(&) !*)+,(-, H46:6A24 C 7=2:FA=5: ’..$ ($%) !"#$ Q %
./0 %&’(&) !*)+,(-, H46:6A24 C J2:FK=8; ’../ ($%) !"#$ I !
G$$ %&’(&) !*)+,(-, H46:6A24 C F8:F7=; ’../ ($%) !"#$ I !
G$. %&’(&) !*)+,(-, H46:6A24 C M62:FF2: ’../ ($%) !"#$ I !
G’/ %&’(&) .-(-*-,/)+0"&!12 O:S6,8:D5:9C J2:FK=8; ’..$ ($：T？ "3* Q，"(* I C
G’. %&’(&) .-(-*-,/)+0"&!12 8;93,52U A46:6A24 C J2:FK=8; ’..’ (%：T& "3* I ，"(* Q C
G’’ %&’(&) .-(-*-,/)+0"&!12 8;93,52U A46:6A24 C J2:FK=8; ’..’ (/：T* "3* I ，"(* Q C
G’% %&’(&) .-(-*-,/)+0"&!12 H46:6A24 C P6287=2: ’../ ($：T$ "3* Q，"(* I C
/&. %&’(&) .-(-*-,/)+0"&!12 H46:6A24 C J2:FK=8; ’../ C C C
/&$ %&’(&) .-(-*-,/)+0"&!12 H46:6A24 C J2:FK=8; ’../ C C C
VW$ %&’(&) .-(-*-,/)+0"&!12 T>898 X:6S5,769> C C "3* I ，"(*$ Q，"(*’ Q C

#Y/.%0 %&’(&) .-(-*-,/)+0"&!12 T>898 X:6S5,769> C C "3* Q，"(*$ I ，"(*’ Q C
’*0 $,()/)4-2 *03().*&+- H46:6A24 C J2:FK=8; ’../ C C C
’)G $,()/)4-2 *03().*&+- H46:6A24 C J2:FK=8; ’../ C C C
/$% 5+,2&)/)4-2 2*&6,++)&3,2 H46:6A24 C J2:FK=8; ’../ C C C

2-57;497 <5,6S5< B,8D W2: Z6:QA28 ," -+ ?［*］

!"!"# 主要试剂和仪器：WH- 扩增反应试剂购自

12T2-2 公司。引物由上海英骏生物技术有限公司

合 成。 扩 增 引 物：XWQ$，G[Q\##\1H#1H#1\#HH\
11H1\H#]\H"\\"\\"##-11]\#Q%[； XWQ’,， G[Q
#\H#\\\1#H\\#1\1\H\#\HH-1H"#H-1H"\H-1
H"\1H#1Q%[（] 代表 H 或者 1，- 代表 # 或者 \，"

表示任一碱基）［)］。测序引物为 XW$+ 与 XW’,+［)］。

XWQ$+， G[Q\##\1H#1H#1\#HH\11H1\H#Q%[；
XW’,+， G[Q#\H#\\\1#H\\#1\1\H\#\HHQ%[。 热

循环仪：W1HQ’.. W54965,（^Z -5752,A=）。WH- 产物小

量割胶纯化试剂盒购自上海华舜生物工程有限公

司。系统发育分析使用 的 软 件：_275,F5:5 软 件 包

&‘$ 版；WJ]_aW 软件 %‘&G 版［$.］；W#^_ 软件包 %‘$/
版［$$］。

!"# $%& 扩增与测序

扩增条件：%G 个循环（)&b变性 $D6:，&’b退火

$D6:，0’b 延 伸 ’D6:），然 后 0’b 终 末 延 伸 0D6:。

WH- 产物约 $‘’U3，经割胶纯化后，由上海英骏生物

技术有限公司测序。对含有特异性突变位点的菌株

二次测序以资确定。

!"’ !"#$ 基因系统发育分析

构建系统发育树的 60(7 核苷酸序列包括以上

’/ 株分离株序列与 % 条来自 \5:R2:U 的相关序列

（($ 群 O4 18, 霍 乱 弧 菌 "$&)&$，\5:R2:U 序 列 号

#O../.)%；副溶血弧菌 #1HH$0*.’，\5:R2:U 序列号

#]G’0%).；嗜水气单胞菌 #1HH0)&&1，\5:R2:U 序列

号 #Z*&*%)/）。

使用 H4;7924［$’］算法对序列进行多序列联配分
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析。根据联配结果将其裁减对齐，并对准该基因读

码框。处理后的联配结果全长为 !!!" 个联配位点

（#$%&’&$(），起始于霍乱弧菌 !"#$ 基因编码区的第

)*+ 位核苷酸（通过与 ,! 群霍乱弧菌 -!+"+! !"#$
基因全长序列比较后确定）。由于该段序列是连续

编码序列，最后还需要进一步校正联配结果，使得联

配产生的所有空位（./#）都以三联体形式存在于密

码子之间而非插入密码子内，具有较好的生物学

意义。

使用 012340 软件 )5+6 版，以距离法（78+" 模

型构建距离矩阵［!)］，(9&.:;$<=>$&(&(. 法聚类）、最大

似然法（?/@&?A?=B&C9B&:$$D）构建系统发育树，并以

类志贺邻单胞菌和嗜水气单胞菌为外类群将树有根

化（<$$’9D）。两种方法中所需设置的具体参数（如

./??/ 分布的 /B#:/ 系数等）通过 0EF3 软件包 )5!*
版获得。对 G 种方法均进行 GHHH 次自举（;$$’%’</#）

检验。

构树过程中，均先用原始数据集构建得到基准

树，再将相应的 GHHH 次自举树中各分支点的自举支

持率填入基准树中，对于低于 6HI的自举值和只存

在于自举树中而在基准树中不存在的分支点均不

填。

!"# 核苷酸序列查询号

将测序得到的序列提交 J9(K/(C 数据库，数据

库查询号为 LM)!+"N! O )!+"P) 及 LM6!")++。

$ 结果

$"! 序列联配分析

在 !H 株 %&’( 阳性霍乱弧菌分离株中，N 株 ,!)"
群（菌株编号 H*N、6!H、6!!、6!G、6!)、6!* 和 6!6）和 G
株 ,! 群 QB R$< 型（菌株编号 )G!，6!P），与 -!+"+!

（J9(K/(C EQHH*H")，,! 群 QB R$< 型）!"#$ 基因相应

的区 域 序 列 相 同；* 株 副 溶 血 弧 菌（ 菌 株 编 号

EM*H)N，*+H，*+!，6GH）序列相同。表 G 显示了各菌

株序列间相似与差异率。嗜水气单胞菌与类志贺邻

单胞菌分别与两种致病弧菌序列差异率为 )H5!I
O )N5NI，高于霍乱弧菌种内（H5GI O 65*I）与副

溶 血 弧 菌 种 内（H5*I O !5PI）及 两 种 弧 菌 间

（G!5NI O G)5)I）的差异率，符合做外类群的条件

（表 G）。

表 $ 经 %&’()*(+( 软件两两比较分析（霍乱弧菌 ,-，副溶血弧菌 ,.，嗜水气单胞菌 /0，类志贺邻单胞菌 1’）!"#$ 基因部分

序列所得相似率及差异率（2）

R/;B9 G !"#$ .9(9 %9SA9(T9 %&?&B/<&’U /(D D&V9<.9(T9; $W 9/T: #/&< W$< )*+#*, %-,./#0/（XT），)*+#*, 10#0-0/2,."&*%34（XT），

(/#,2,504 -"6#,1-*.0（E:），7./4*,2,504 4-*!/..,*6/4（0%）;U 3/%9<.9(9
Y9SA9(T9
-$Z Y’</&( (/?9 /(D -$Z

Y&?&B/<&’U [&’: %’</&( -$Z \I
! G ) * 6 + N P " !H !! !G !) !* !6

! XT)GG "*5P "+5) "*5" ""5N PH5+ PH5* PH5* PH56 PH5+ PH5) N!5! NH5+ N!5* N*5*
G XT)G) 65* "+56 ""5P "65! P!5) P!5H P!5) P!5! P!5H PH5+ N!5) N!5H N!5! N*5G
) XT6!+ )5P )5+ "+5N "+5+ P!5! PH5" PH5" P!5! PH5" PH56 N!5P N!5+ N!5P N65!
* XT6!" 65) H5G )5* "65G P!5* P!5! P!5* P!5G P!5! PH5N N!5* N!5H N!5G N*5*

6 XT（-!+"+!，H*N，)G!，6!H，6!!，

6!G，6!)，6!*，6!6，6!P）
H5) 65! )56 65H PH5" PH5N PH5N PH5P PH5N PH5) N!5P N!5G N!5" N*5"

+ X#6G* GG5P G!5P GG5G G!5N GG5* "P56 ""56 "P56 "P5N "P5G NG5H N!5N N!56 N*5)
N X#（]0!） G)5! GG5) GG5* GG5G GG5N !56 "P56 "P5+ "P5N "P5) NG5! N!5+ N!5* N*5H
P X#（EM*H)N，*+H，*+!，6GH） G)5! G!5P GG5* G!5N GG5N H56 !56 "P56 ""5H "P5+ NG5H N!5+ N!5* N*5G
" X#6GG GG5" GG5! GG5G G!5" GG56 !56 !5* !56 "P5N "P5) NG5H N!5N N!56 N)5"
!H X#6G) GG5P GG5) GG5* GG5G GG5N !5* !5) !5H !5) ""5+ NG5H N!5+ N!5* N*5H
!! X#（ER88!NPHG） G)5) GG5P GG5" GG5N G)5G !5P !5N !5* !5N H5* NG5! N!5N N!5) N*5!
!G E:G"6 )+5+ )+5* )656 )+5G )+5! )*5P )*5N )*5P )*5P )*5P )65G "N56 "65P N65H
!) E:GPN )N5N )N5! )+5H )+5" )N5G )656 )65+ )65+ )656 )65+ )+5! G5+ "65) N65P
!* E:（ER88N"++R） )+5! )+5N )65* )+56 )+5H )65N )65" )65" )65P )65" )+5N *5* *5" N65N
!6 0%*!) )!5G )!56 )H5! )!5G )!5H )!5G )!5N )!5* )!5P )!5N )G5! )H56 G"5) G"56

; L&V9<.9(T9 #9<T9(’/.9 &% T/BTAB/’9D ;U T$?#/<&(. %9SA9(T9% #/&<% &( <9B/’&$( ’$ ’:9 #:UB$.9(U <9T$(%’<AT’9D ;U F9.EB&.(（3/%9<.9(9）Z Y&?&B/<&’U #9<T9(’/.9
T$?#/<9% %9SA9(T9% D&<9T’BU [&’:$A’ /TT$A(’&(. W$< #:UB$.9(9’&T <9B/’&$(%:&#%Z

$"$ 聚类分析

选择嗜水气单胞菌与类志贺邻单胞菌共同做为

外类群将系统发育树有根化。距离法与最大似然法

两种方法所得树的拓扑结构，在种属水平完全一致，

图 ! 仅显示距离法构建的系统发育树。同一菌种的

不同株各自聚类形成单系类群（?$($#:UB9’&T .<$A#），

并且每群都有较高的自举支持率。

霍乱弧菌和副溶血弧菌各自形成一个独立的簇

+PP 1,^ _&/$=B& /& 0. Z \(%&0 8*%#,+*,.,!*%0 9*5*%0（GHH+）*+（+）



（!"#$%&’）。在霍乱弧菌簇内的每个分枝自举支持率

均大于 ()*：!"#$ 阳性的霍乱弧菌（+ 株 ,-./ 群与 0
株 ,- 群 1" 23’ 型）加上 4-5/5- 先聚集成一分枝，再

与 - 株 !"#$ 阴性 ,-./ 群（(-5）聚类；另一分枝是由

两株 !"#$ 阴性的 ,- 群 1" 23’ 型聚集形成的。

副溶血弧菌簇的内部也形成了支持率为 -))*
的两个分枝：6 株序列一致的副溶血弧菌：(0)（0))0
年局部爆发流行株，"%& 阳性，,.：75 型），65)、65-

（均为 0))6 年临床分离株）及一日本株 896).: 与

0))- 年自环境分离的 - 株 "’& 阳性的 ,-：7？型菌

株（(06）聚 类；另 一 分 枝 由 0 株 临 床 分 离 株：(00
（0))0 年 另 一 局 部 爆 发 流 行 株，"%& 阳 性，,6：7+

型），(0.（ "’& 阳性，,-：7- 型）和一日本株（;<-）及

82==-:+)0（>&?@A?B 号 8C(0:./)）聚类而成。

图 ! 基于 !"#$ 基因采用距离法（"#$%&’()*+($"$"% 聚类）

构建的系统发育树

DEFG- <HI"3F&?&%E! %’&& J&’EK&J L’3M ()’* $&N#&?!& !3MOA’E$3?$ PE%H

?&EFHQ3’RS3E?E?F M&%H3J EMO"&M&?%&J E? %H& <TCUV< K&’$E3? .W5(

$3L%PA’& OA!BAF&G 8H：$ G &)%’+,&-./；<$：0 G 1&-(2..+-%21；X!：3 G

!&+.2’/2；XO：3 G ,/’/&/24+.)"-!51 G 4#MQ&’$ E? Q’A!B&%$ A’& %H& ?AM& 3L

QA!%&’EA" $%’AE?$ %HA% $HA’& %H& $AM& $&N#&?!&G 4#MQ&’$ $H3P? ?&Y% %3

&A!H ?3J& E?JE!A%& Q33%$%’AO KA"#&$ HEF&’ %HA? ()* G 2H& $!A"& QA’

’&O’&$&?%$ %H& ?#MQ&’ 3L $#Q$%E%#%E3?$ O&’ ?#!"&3%EJ& O3$E%E3?G

,-. 霍乱弧菌 !/0 )123 核糖体分型

除 0 株 !"#$ 阴性 ,- 群外，其余 -- 株（/ 株 ,-./
群与 0 株 ,- 群）有潘劲草［-5］等提供的 -5Z ’[48 核

糖体基因分型结果，见表 -。

. 讨论

研究中所涉及的霍乱弧菌、副溶血弧菌、嗜水气

单胞菌分离株在种水平与各自相应的标准株聚类成

一簇，且不同方法所得到的结果一致，说明了 ()’*

基因序列分辨率较高，能够在种水平较可靠地区分

鉴别这些常见病原菌。

在霍乱弧菌簇中，无毒的 ,- 群（.0.，(-/）和无

毒的 ,-./ 群（(-5）较早分化出来；而 -) 株 !"#$ 阳性

的霍乱弧菌（+ 株 ,-./ 群、0 株 ,- 群）所居位置距根

最远，说明产毒株（ !"#$ 阳性）可能是从无毒株衍化

而来。在 !"#$ 阳性株中只存在两种不同的序列：

4-5/5-（)6:、(-)、(--、(-0、(-.、(-6、(-(、.0-，(-+）与

.00，此两者间序列差异为 )W.*，说明本地区霍乱弧

菌产毒株可能产生了一定的同质化，具有了居主导

地位的基因型；而其中 + 株 ,-./ 群相应的 -5Z ’[48
核糖体基因分型有 6 型（!，"，#和$），0 株 ,- 群

霍乱弧菌核糖体分型为 8 和 @，分别对应于 ,-./ 群

的#与$带谱。这些结果表明产毒的 ,-./ 群和 ,-
群 1" 23’ 霍乱弧菌在进化上密切相关，也曾有研究

显示：,-./ 群可能是由 ,- 群 1" 23’ 霍乱弧菌通过

基因水平转移作用获得新的基因合成表面多聚糖而

形成的［-6，-(］。 !"#$ 阴性 ,-./ 群菌株（(-5）是自散发

腹泻患者分离获得，其核糖体分型为%型，不同于产

毒 ,-./ 群的模式。在系统发育树中，其与 !"#$ 阳

性霍乱弧菌（,-./ 群和 ,- 群）聚类，但位于不同的

分枝。此结果类似于基于 ’2!$ 基因的相关分析［-5］。

如前所述，产毒的 ,-./ 与 ,- 群霍乱弧菌关系密切

是被广为接受的观点，而无毒的 ,-./ 群与它们关系

如何，尚未见较明确的说法。从本文结果看无毒

,-./ 群同无毒 ,- 群关系较远，而同产毒 ,-\,-./
群关系相对紧密，可能由共同祖先在转化重组过程

中产生。同时相对于产毒 ,-./ 群，其与产毒 ,- 群

的关系更远。但是，本研究中仅包含 - 株 !"#$ 阴性

,-./ 群菌株，且在进化树中与产毒 ,-\,-./ 群分歧

点的支持率也不是很高。因此，还需要扩大样本量

来明确 !"#$ 阴性与 !"#$ 阳性 ,-./ 群之间的关系。

耐 热 直 接 溶 血 素 基 因（ %H&’M3$%AQ"& JE’&!%
H&M3"I$E? "%& F&?&）和耐热直接溶血素相关溶血素基

因（ %H&’M3$%AQ"& JE’&!% H&M3"I$E?R’&"A%&J H&M3"I$E? "’&
F&?&），是副溶血弧菌的主要毒力因子，与致病能力

密切相关。两者任一表现阳性的菌株就被认为是毒

力株。杭州地区临床来源的副溶血弧菌以 "%& 阳性

的 ,.：75 型菌株为最多，其次为 "%& 阳性 ,6：7+ 型

菌株。()’* 系统发育分析表明，本地区这二种主要

血清型的临床分离株在种系关系上有一定的距离，

分列于树中不同的分枝。0))- 年从小水产品中分

离获得到的 (06 号菌株为张蔚分析的 65 株环境分

离株中唯一的毒力株（ "%&R，"’& ] ）。在我们构建的

:++侯晓丽等：霍乱弧菌和副溶血弧菌分离株的 ()’* 基因系统发育分析 G \微生物学报（0))5）65（5）



进化树中，此菌株与局部爆发流行株 !"#（ !"# 阳性，

$%：&’ 型），"##( 年临床分离株 (’#、(’)，及一日本

菌株 *+(#%, 聚类构成一分枝，且有较高自举支持

率，表明环境中此类菌株与本地区临床来源的主要

流行株（ !"# 阳性，$%：&’ 型）在系统发育关系上较

接近，可能是潜在的致病菌，尽管其携带的毒力基因

特征不同于常见临床分离株。

综上所述，基于 $%&’ 基因的系统发育分析，可

以显著地将霍乱弧菌、副溶血弧菌、嗜水气单胞菌、

类志 贺 邻 单 胞 菌 的 分 离 株 区 别 开 来。 (!)* 阳 性

$)%- 群与 (!)* 阳性 $) 群 ./ 012 型霍乱弧菌种系发

生关系较密切，而 $)%- 群本身的 (!)* 阴性与阳性

群之间却存在一定距离。本地区副溶血弧菌两种主

要流行血清型（$%：&’，$(：&3）菌株相应的 4526 基

因序列有一定差别。 !&# 阳性副溶血弧菌环境分离

株与本地区临床分离的主要流行株（ !"# 阳性，$%：

&’ 型）关系紧密，可能是潜在的致病菌。

值得一提的是，本文所述的核糖体基因分型结

果是用 ’$+!酶切分析获得的。789 等以 ’$+!酶

对霍乱弧菌第 , 次世界大流行的克隆株做核糖体基

因分型研究，发现所呈现的多个核糖体分型结果是

由于 &&, 操纵子高频率重组引起的，因而核糖体分

型相似并不能说明种系关系一定相似，由此以核糖

体基因分型做为种系发生研究和追踪传染源的依据

就不是很适合［),］。而 $%&’ 基因以其较高的“分辨

率”比较适用于属内或属间种系发生关系的比较，特

别是其单拷贝的特征避免了上述核糖体分型方法的

缺陷［-，)3，)-］。从本文初步结果来看，$%&’ 基因对于

推断两种主要致病弧菌种内诸型别的相互关系具有

一定价值，可同其他高频重组基因结合应用于弧菌

的流行病学调查。其能较稳定准确地区分弧菌科主

要病原菌，具有作为快速诊断芯片系统靶分子的潜

力。
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