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摘$要!目的$建立椰毒假单胞菌酵米面亚种荧光标记扩增片段长度多态性"G/G-c#分型方法!并对 : 株模式菌

株和 !5 株分离菌株进行分型$ 方法$选用 : 种低频限制性内切酶"(’)(%*+,M(%-.$F)和 #"/(#和 % 种高频限

制性内切酶"0"1(和 2)3(#进行组合!对 G/G-c预扩增和选择性扩增体系进行优化!用 P<EJ=O4+<S0软件对分离

株的指纹图谱进行聚类分析!并与 d\6Ye% ‘J生化结果和 !*7 +WJ/序列分析进行比较$ 结果$(’)(;‘(2)3(;

‘组合将 !5 株椰毒假单胞菌酵米面亚种分为 # 个群!菌株间最低相似度为 9"’9)a!最高相似度为 59’##a$ #"/

(;6(2)3(;‘组合将 !5 株椰毒假单胞菌酵米面亚种分为 !" 个群!菌株间最低相似度为 :9’*9a!最高相似度为
55’*#a$ 两种 G/G-c组合均能将菌株进行完全区分!而 d\6Ye% ‘J和 !*7 +WJ/序列分析无法将菌株进行完全

区分$ 结论$ (’)(;‘(2)3(;‘组合与 #"/(;6(2)3(;‘组合 G/G-c对椰毒假单胞菌酵米面亚种具有足够的分辨

率!本研究建立的 G/G-c分型方法可应用于椰毒假单胞菌酵米面亚种的分子分型和溯源$
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$$ 椰 毒 假 单 胞 菌 酵 米 面 亚 种 $#"145,6,$)" +,+,71$1$)$"0=I01U8)9.$,81961$/)$"%是我国学者于
!5## 年发现并命名的一种食源性致病菌"并在 %""&
年被划为唐菖蒲伯克霍尔德氏菌 $:49;<,=519.)
>=)5.,=.%的一个病原型 )!* ( 由该菌引起的食物中毒
与居民的特殊饮食习惯有关"在我国引起食物中毒
的食品主要为发酵玉米面’变质银耳’发酵糯玉米
汤圆’醋凉粉等"食物中毒平均死亡率达 &5’5a"个
别中毒事件中死亡率高达 !""a )%* "是高发区域一
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直重点关注的食物中毒致病菌(
荧光标记扩增片段长度多态性 $.3=E+40S4?K

>O13<.<4F .+>BO4?K34?BK, 1E3LOE+1,<0O"G/G-c%分析
是一种用荧光素标记引物扩增已知酶切位点和接
头 WJ/片段的指纹图谱技术"具有快速’简便’价
廉’分辨率高’重复性好和污染少的特点( 该方法
已被成功地应用于植物学’动物学’法医学’微生物
学等领域"是目前微生物流行病学调查’鉴定’分型
和遗传分析中较为理想的分子生物学方法( 本研
究在其他微生物扩增片段长度多态性 $>O13<.<4F
.+>BO4?K34?BK, 1E3LOE+1,<0O"/G-c%分析基础上"对
椰毒假单胞菌酵米面亚种分离株的反应体系进行
优化"建立该菌的 G/G-c分型方法(

!$材料与方法
!’!$材料
!’!’!$试验菌株

:49;<,=519.) >=)5.,=.的三种病原型&:49;<,=519.)
>=)5.,=.1R>=)5.,=./6@@!"%:9’:49;<,=519.) >=)5.,=.1R
)>)9.+.+,=) J@ccP&)9"’:49;<,=519.) >=)5.,=.1R)==..+,=)
J@ccP5:# 以及 :49;<,=519.) +1’)+.) /6@@%):!*(

由本实验室保存的 !5 株椰毒假单胞菌酵米面

亚种"主要分离自酵米面’银耳’醋凉粉’蘑菇等(
经 d\6Ye % ‘J 鉴 定" 结 果 均 为 :49;<,=519.)
>=)5.,=."除 P‘"! 和 P‘%# 鉴定结果可能性低于
5!a外$分别为 5!a和 95a%"其他均高于 5:a#经
/c\%"JY鉴定"结果均为 .洋葱伯克霍尔德氏菌
:49;<,=519.) +1’)+.)$可能为 :49;<,=519.) >=)5.,=.%/"
除 P‘&:’P‘)! 鉴定结果可能性低于 9)a外$分别
为 )9’)a和 9&’)a%"其他均高于 55’)a(
!’!’%$主要仪器与试剂

J>?EF+E1 JW!""" 超微量核酸蛋白测定仪 $美
国 6,4+OEG<0,4+%#-\;@2M:&"" WJ/分析仪$美国
-\;@2M公司%#c@M仪’凝胶成像系统和电泳仪$均
为美国 P\2;M/W公司%(

2)3聚合酶’FJ6c0’6: WJ/连接酶以及限制性
内切酶 (’)(’*+,M(’-.$F)’#"/(’0"1(’2)3(
$均为美国 JYP公司%#细菌基因组提取试剂盒$天
根"中国%#ePc3=0*’)a @EOIEc>SN’\MWL4;#""’
7KE1 7E3=K<E?$均为美国 -\;@2M公司%(

连接接头及普通引物由上海生工生物技术有
限公司合成"\MWL4;#"" 标记的荧光引物由柏业贸
易$上海 % 有限公司合成" 接头和引物序列见
表 ! )& [:* (

表 !$接头及引物
6>I34!$/F>1K4+0>?F 1+<O4+004V=4?S4

引物序列 接头序列
(’)(;" )+;‘/@6‘@‘6/@/‘‘@@@;&+ )+;6@‘6/‘/@6‘@‘6/@/‘‘@@;&+
(’)(;/(@(‘(6 )+;‘/@6‘@‘6/@/‘‘@@@/(@(‘(6;&+ )+;6‘6/@‘@/‘6@6/@;&+
2)3(;" )+;‘/6‘/‘6@@6‘/@@‘/;&+ )+;‘/@‘/6‘/‘6@@6‘/@;&+
2)3(;/(@(‘(6 )+;‘/6‘/‘6@@6‘/@@‘//(@(‘(6;&+ )+;@‘‘6@/‘‘/@6@/6;&+
#"/(;" )+;‘/@‘‘@@‘6@/6‘@/‘;&+ )+;‘/@‘6‘/@‘‘@@‘6@/6‘@/;&+
#"/(;/(@(‘(6 )+;‘/@‘‘@@‘6@/6‘@/‘/(@(‘(6;&+ )+;6‘/@‘‘@@‘6@/@‘;&+

!’%$试验方法

!’%’!$基因组 WJ/提取
使用试剂盒提取菌株基因组 WJ/$具体操作见

使用说明书%"并调浓度至 )" ?B("3作为酶切模板(
!’%’%$基因组 WJ/酶切与连接

使用 : 种低频限制性内切酶 $(’)(’*+,M(’
-.$F)和#"/(%与 % 种高频限制性内切酶$0"1(和
2)3(%进行组合"根据酶切结果选择合适组合(

根据所选择的酶切组合配制相应接头反应液"

进行连接反应" %" "3反应体系组成&酶切产物
!) "3"低频酶接头 $ : OOE3(-% ! "3"高频酶接头
$:" OOE3(-%! "3"!" s反应缓冲液 % "3"6: WJ/连
接酶试验": 种用量分别为 "’!’"’%’"’&’"’) "3"超
纯水( 此连接产物作为预扩增反应的模板(
!’%’&$连接产物的预扩增

预扩增反应条件均为&5: f % O<?"! 个循环#

5: f &" 0")* f *" 0"#% f ! O<?"%" 个循环##% f
) O<?"结束(

起始 %" "3预扩增反应体系中低频引物浓度
"’% OOE3(-"高频引物 !’" OOE3(-"jB%l %’" OOE3(-"

FJ6c0"’) OOE3(-"2)3聚合酶 "’"*% ) ^("3"在此基
础上依次对体系中引物’jB% l’FJ6c0’2)3聚合酶

浓度进行优化"根据琼脂糖电泳结果优化预扩增反
应体系(
!’%’:$选择性扩增

扩增反应条件为&#% f % O<?#5: f % O<?"
*) f &" 0"#% f % O<?"! 个循环#5: f *" 0"*) f
&" 0"#% f % O<?"!& 个循环"退火温度每个循环下
降 "’# f#5: f &" 0")* f &" 0"#% f % O<?"%& 个
循环##% f ) O<?"结束(

起始 %" "3选择性扩增反应体系中低频引物浓
度 "’% OOE3(-"高频引物 !’" OOE3(-"jB% l %’"
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OOE3(-"FJ6c0"’) OOE3(-"2)3聚合酶 "’"*% ) ^(
"3"用不同选择性碱基进行扩增选择最优组合"再依
次对预扩增产物’引物’jB% l’FJ6c0’2)3聚合酶浓
度进行优化( 优化后的组合使用 \MWL4#"" 标记的
荧光引物进行选择性扩增(
!’%’)$电泳及图像分析

选择性扩增产物经 WJ/分析仪 ! )"" d预电
泳 %" O<? 后"点样电泳 & ,( 电泳图谱用 7>B>软件
自动收集与校正(

对获得的 G/G-c图谱用 P<EJ=O4+<S0数据库软
件进行处理"识别条带"并进行人工校正( 聚类分析
用非加权配对算数平均数法$ =?T4<B,K4F 1><+B+E=1
O4K,EF T<K, >+<K,O4K<SO4>?0%"并与d\6Ye% ‘J生化
特征及 !*7 +WJ/序列的分型结果进行比较(

%$结果
%’!$限制性内切酶酶切及连接结果

-.$F)和 0"1(几乎没消化基因组"酶切组合
中除 *+,M((0"1(外其他三种酶切组合酶切 WJ/
片段大小适中"但 *+,M((2)3(酶切片段相对集
中"结合单酶切结果"最终选择 (’)((2)3(与 #"/
((2)3(两种组合$见图 !%( : 种浓度 6: WJ/连
接酶过夜连接均具有较好连接效果"为保证连接充
分选择 "’% "3"约 !’% (̂

j&分子量标准#!&未酶切#%&(’)(#&&*+,M(#:&-.$F)#

)&#"/(#*&0"1(##&2)3(#9&(’)((2)3(#5&*+,M

((0"1(#!"&*+,M((2)3(#!!&-.$F)(2)3(#

!%&#"/((2)3(#!&&未酶切

图 !$不同限制性内切酶及其组合酶切结果
G<B=+4!$W<B40K<E? E.F<..4+4?K+40K+<SK<E? 4?FE?=S34>040

>?F SEOI<?>K<E?0

%’%$预扩增结果
本研究先对 (’)((2)3(酶切组合的预扩增和

选择性扩增进行优化"在此基础上进一步改进 #"/
((2)3(组合的反应体系(
%’%’!$引物浓度对预扩增的影响

引物浓度过低"产物合成量少#引物浓度过高会
增加引物错配机率"使非特异性产物和引物二聚体增
多( 电泳结果见图 %"随着引物量的增加产物量增
加"当 (’)(;" 与 2)3(;" 引物超过 "’% OOE3(-和
!’" OOE3(-时 产 物 非 特 异 性 合 成 增 加" 低 于

"’% OOE3(-和 !’" OOE3(-时产物合成量不足"引物
用量选择 "’% OOE3(-和 !’" OOE3(-(

j&分子量标准# !&未加引物# %&"’") OOE3(-和 "’%) OOE3(-$分

别为 (’)(;" 与 2)3(;" 的浓度"以下相同% # &&"’! OOE3(-和

"’) OOE3(-# :&"’!) OOE3(-和 "’#) OOE3(-# )&"’% OOE3(-和

!’" OOE3(-# *&"’%) OOE3(-和 !’%) OOE3(-# #&"’& OOE3(-和

!’) OOE3(-

图 %$引物浓度对预扩增的影响

G<B=+4%$6,44..4SKE? K,41+4;0434SK<R4c@MT<K, F<..4+4?K

SE?S4?K+>K<E? E.1+<O4+0

%’%’%$jB% l浓度对预扩增的影响
jB% l浓度对扩增影响最大"浓度低扩增片段

少"浓度过高出现非特异性扩增机率增大( 电泳结
果见图 &"随着 jB% l用量增加"产物量也增加"在
%’) OOE3(-时扩增产物量高"片段均匀处于)" b
#)" I1 之间#当达到 %’) OOE3(-时"大量产物集中
于 %"" b:"" I1( 因此"jB% l选用 %’) OOE3(-(

j&分子量标准#!&未加 jB% l#%&"’) OOE3(-#&&!’" OOE3(-#

:&!’) OOE3(-#)&% OOE3(-#*&%’) OOE3(-##&&’" OOE3(-

图 &$不同浓度 jB% l对预扩增的影响
G<B=+4&$6,44..4SKE? K,41+4;0434SK<R4c@MT<K,

F<..4+4?KSE?S4?K+>K<E?0E.jB% l

%’%’&$FJ6c0浓度对预扩增的影响
FJ6c0浓度过低"会使 c@M扩增原料不足而使

产物量减少"FJ6c0浓度过高会使结合的 jB% l增
加"使得jB%l催化作用减弱"影响反应效率( 当 jB%l

用量固定为 %’) OOE3(-时"FJ6c0为 "’&) OOE3(-时
产物 产 量 最 高 $见 图 : %" 选 用 "’&) OOE3(-进
行 c@M(
%’%’:$2)3聚合酶对预扩增的影响

2)3聚合酶过少反应不充分"过多则造成浪费"
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j&分子量标准#!&未加 FJ6c0#%&"’") OOE3(-#&&"’!) OOE3(-#

:&"’%) OOE3(-#)&"’&) OOE3(-#*&"’:) OOE3(-##&"’) OOE3(-

图 :$不同浓度 FJ6c0对预扩增的影响
G<B=+4:$6,44..4SKE? K,41+4;0434SK<R4c@MT<K,

F<..4+4?KSE?S4?K+>K<E?0E.FJ6c0

结果显示 &!’%) ^(O3的 2)3聚合酶就能使反应充
分$见图 )%(

j&分子量标准# !&未加 2)3聚合酶# %&*’%) ^(O3# &&!%’) ^(O3#

:&!9’#) ^(O3# )&%) ^(O3# *&&!’%) ^(O3# #&&#’) ^(O3#

9&:&’#) ^(O3# 5&)" ^(O3# !"&*%’) ^(O3

图 )$2)3聚合酶浓度对预扩增的影响
G<B=+4)$6,44..4SKE? K,41+4;0434SK<R4c@MT<K,

F<..4+4?KSE?S4?K+>K<E?0E.2)31E3LO4+>04

%’%’)$预扩增体系的优化
根据以上梯度反应结果优化预扩增反应体系

为&(’)(;" "’% OOE3(-与 2)3(;" ! OOE3(-"jB% l

%’) OOE3(-" FJ6c "’&) OOE3(-" 2)3聚 合 酶
"’"&! %) OOE3(-"%" "3反应体系中加入 !" sc@M
I=..4+%’" "3"连接产物 %’" "3"补去离子水至%" "3(
将此反应产物作为选择性扩增的模板储存液(
%’&$选择性扩增结果
%’&’!$引物选择性碱基的影响

(’)((2)3(酶切四种碱基不同组合选择性扩
增结果中$见图 *%"(’)(;‘(2)3(;@和 (’)(;‘(
2)3(;‘电泳结果分布均匀"范围在 )" b#)" I1 之
间"本研究选择 (’)(;‘(2)3(;‘组合$简称 /6组
合%进行( 同理"#"/((2)3(酶切组合选用 #"/(;
6(2)3(;‘组合$简称 c6组合%(
%’&’%$模板稀释倍数对选择性扩增的影响

G/G-c对模板的用量要求不高"(’)((2)3(
预扩增产物从 ) 倍稀释到 !"" 倍选择性扩增结果变
化不大( 本研究选择 &" 倍稀释产物作为选择性扩
增的模板(

$>%j&分子量标准# !&(’)(;/(2)3(;/# %&(’)(;/(2)3(;@#

&&(’)(;/(2)3(;‘# :&(’)(;/(2)3(;6# )&(’)(;@(2)3(;/#

*&(’)(;@(2)3(;@# #&(’)(;@(2)3(;‘# 9&(’)(;@(2)3(;6#

$ I%j&分子量标准# 5&(’)(;‘(2)3(;/# !"&(’)(;‘(2)3(;@#

!!&(’)(;‘(2)3(;‘# !%&(’)(;‘(2)3(;6# !&&(’)(;6(2)3(;/#

!:&(’)(;6(2)3(;@# !)&(’)(;6(2)3(;‘# !*&(’)(;6(2)3(;6

图 *$不同选择性碱基对选择性扩增的影响
G<B=+4*$6,44..4SKE? K,40434SK<R4c@MT<K,

F<..4+4?K0434SK<R4I>040

%’&’&$选择性扩增体系各成分优化结果
根据梯度反应结果优化 /6组合 %" "3选择性扩

增反应体系组成为&选择性引物用 (’)(;‘荧光引物
"’! OOE3(-"2)3(;‘引 物 "’% OOE3(-"jB% l %’%)
OOE3(-"FJ6c0"’%) OOE3(-"2)3聚合酶 "’"&! %)
OOE3(-"!" sc@MI=..4+%’" "3"模板 %’" "3"补去离
子水至 %" "3( c6组合使用相同的反应体系(
%’:$G/G-c电泳结果及聚类结果

/6组合’c6组合$见图 #%的 G/G-c指纹图谱
条带集中于 )" b)"" I1"具有丰富多态性")" b%""
I1 条带较密集( 两种酶切组合均有较好分型能力(
/6组合按照 5%a的相似度分群标准将 !5 株椰毒
假单胞菌酵米面亚种分为 # 个群"菌株间最低相似
度 为 9"’9)a" 最 高 相 似 度 为 59’##a( 与
:49;<,=519.) >=)5.,=.& 个病原型的模式菌株 /6@@
!"%:9’J@ccP&)9"’J@ccP5:# 最高相似度分别为
9#’*%a’9*’!!a和 5:’*&a"与 /6@@%):!* 最高
相似度为 9*’%9a( c6组合按照 5%a的相似度分
群标准将 !5 株椰毒假单胞菌酵米面亚种分为 !" 个
群"菌株间最低相似度为 :9’*9a"最高相似度为
55’*#a( 与 /6@@!"%:9’J@ccP&)9"’J@ccP5:#
最高相似度分别为 **’"5a’*9’#9a和 5!’&!a"与
/6@@%):!* 最高相似度为 )#’&#a( G/G-c聚类
分析 W<S4相关系数及树状图见图 9(
%’)$d\6Ye% ‘J和 !*7 +WJ/序列分型

d\6Ye% ‘J生化反应按照 5%a的相似度分群
标准将 !5 株椰毒假单胞菌酵米面亚种分为 * 个群"
但有 5 株菌无法进行完全区分"且 P‘%5’P‘)& 无
法与 :?>=)5.,=.模式株 /6@@!"%:9 进行区分"P‘
%: 无法与模式菌株 J@ccP&)9" 进行区分( 椰毒假
单胞菌酵米面亚种生化反应特征难以达到 G/G-c
分型的分辨水平( !*7 +WJ/序列按照 55’*a的相
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图 #$G/G-c指纹图谱$#"/(;6(2)3(;‘%

G<B=+4#$G/G-cG<?B4+1+<?K$#"/(;6(2)3(;‘%

图 9$: 株模式菌株和 !5 株椰毒假单胞菌酵米面亚种 G/G-c聚类图$(’)(;‘(2)3(;‘和 #"/(;6(2)3(;‘%

G<B=+49$@3=0K4+<?BE.!5 #"145,6,$)"+,+,71$1$)$"0=I01U8)9.$,81961$/)$"<0E3>K40>?F : KL140K+><?0ILG/G-c

$(’)(;‘(2)3(;‘>?F #"/(;6(2)3(;‘%

似度分群标准将 !5 株分离株分为 # 个群"其中 P‘
"* 与 P‘)&’P‘%) 与 P‘&) 无法进行区分"且有 #
株菌的相似度超过 55’5a"具有极高相似度"不适
合对椰毒假单胞菌酵米面亚种进行分型和溯源(
d\6Ye% ‘J生化反应及 !*7 +WJ/序列聚类分析
W<S4相关系数及树状图见图 5(

&$讨论
&’!$限制性内切酶的选择

限制性内切酶的选择对 G/G-c分析的准确性
起关键作用"其选择主要依据分析对象的类别和所
要达到的分辨率( 一般选择使用双酶切$高频内切
酶和低频内切酶%"并根据细菌 ‘l@含量选择合适
的限制性内切酶组合&一般 ‘l@含量较高的基因
组"选择识别位点富含 ‘l@的限制性内切酶组合"

反之选择富含 /l6的酶组合( 根据与椰毒假单胞
菌酵米面亚种亲缘关系较近的伯克霍尔德菌属的
/G-c研究结果 ))* "及其 ‘l@含量 $*)ab#"a%"

本研究选用 : 种常用低频内切酶 $(’)(’*+,M(’
-.$F)和 #"/(%和 % 种高频内切酶 $0"1(和 2)3
(%( 其中"高频内切酶中"富含 ‘l@酶切位点的
2)3(可将基因组切成%"" b#)" I1 的小片断"富含
/l6酶切位点的 0"1(则将基因组切成较大片断(
低频酶中富含 ‘l@酶切位点的 (’)(’#"/(均将
基因组切成较大片断"富含 /l6酶切位点的 -.$F
)则几乎未将基因组切开"但富含 /l6酶切位点
的 *+,M(亦能将基因组切成较大片断"这可能与基
因组中含有一定数量的 //66和 66//序列有关"
这种特定序列常被用作控制基因表达以及 WJ/治
疗的靶位点 )** ( 因此"也可考虑使用相对便宜的
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图 5$实验菌株的 d\6Ye% ‘J生化反应和 !*7 +WJ/序列聚类图
G<B=+45$@3=0K4+<?BE.0K+><?0<? K,<00K=FLIL/c\d\6Ye% ‘J>?F !* +WJ/04V=4?S4

*+,M(与 2)3(组合进行试验(
&’%$选择性碱基的选择

选择性碱基通过延长引物序列"可有效减少扩增
产物"有利于图谱分析( 理论上选择性碱基可以选择
不同数量和组合产生无数种多态性( 在应用中病毒
一般不用选择性碱基"细菌用 % 个"真菌用 & b: 个"

动植物可用 ) b* 个( 选择性碱基的不同组合可通过
试验加以确认"本研究中所用 /6组合与 @2YJ_Y等
人的研究相一致))* ( 高 ‘l@含量的基因组用识别

位点富含 ‘l@的限制性内切酶组合产生丰富片段
的同时"选用 ‘或 @作为选择性碱有时不足以有效
减少选择性扩增片段数"可考虑选用 /或 6作为选
择性碱基或增加选择性碱基的数量进行进一步优化(
&’&$两种酶切组合 G/G-c结果的比较

两种酶切组合 G/G-c对椰毒假单胞菌酵米面
亚种分型结果均具有较高分辨率"可用于椰毒假单
胞菌酵米面亚种的分型和分类( 两种 G/G-c组合
结果具有一致性的同时"也存在差别( 两种酶切组
合中"P‘%) 与 P‘%*’P‘9) 与 P‘9*’P‘") 与 P‘
"* 指纹图谱均具有较高一致性#/6组合中"P‘%5

与 P‘&:’P‘%: 与 P‘%) 及 P‘%*’P‘)& 与 P‘9"

具有较高一致性$W<S4相关系数均高于 5*’%a%"而
在 c6组合中最高相似度仅为 5%’%a#c6组合中"
P‘%# 与 P‘&5’P‘&* 与 P‘9"’P‘&" 与 P‘)& 具
有较高一致性$W<S4相关系数均高于 5:’)a%"而在
c6组合中最高相似度为 5&’%a( 两种组合的

G/G-c分型结果并不完全一致"个别菌株 W<S4相关
系数差别较大( 因此"单纯依赖一种方案对结果进
行推论时应谨慎"可结合两种或多种方案对菌株的
相似性和同源性进行推论以提高准确性"并紧密结
合菌株流行病学资料得出溯源分析的结论(

两种 G/G-c结果表明椰毒假单胞菌酵米面亚种
与 :49;<,=519.) +1’)+.) 相似程度较低"而与 :49;<@
,=519.) >=)5.,=.1R)==..+,=)=B病原型具有很高相似度"

但与 :49;<,=519.) >=)5.,=.其他两种病原型相似度较
低( 同时"d\6Ye% 将该菌鉴定为 :49;<,=519.) >=)5.,=.(

因此"本研究也支持将椰毒假单胞菌酵米面亚种归
为唐菖蒲伯克霍尔德氏菌的一个病原型(
&’:$G/G-c与 d\6Ye% ‘J及 !*7 +WJ/序列分析
的比较

在椰毒假单胞菌酵米面亚种分型方面"G/G-c

比 d\6Ye% ‘J生化反应及 !*7 +WJ/序列分析具
有更高的分辨水平( 但必须对菌株进行明确鉴定
的前提下"才能发挥 G/G-c高分辨率的优势(
d\6Ye% 等商品化生化鉴定系统为细菌鉴定带来了
极大便利"并具有标准的操作程序和统一的鉴定数
据库"便于不同实验室间的比较( !*7 +WJ/序列分

析则常用于细菌的鉴定和细菌分类学 )#* "是研究细

菌系统发育学关系的重要方法( G/G-c分型方法
应与其他鉴定和分型方法相结合"对菌株做出更加
全面客观的判断(

G/G-c具有 /G-c技术的优点"且省去聚丙烯


