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摘 要
�

���是以几个碱基为基本单元的串联重复序列
，

广泛分布于真核生物基因组

中
。
���信息量高

，

覆盖整个基因组
，

共显性遗传
，

多态性水平高
，

易用 ���分析
，

是一种非

常有用的分子标记
。

对 弘� 的种类
、

研究进展
、

以及 ���在品种鉴定
、

基因作图和标记辅助

育种等方面的研究应用现状作了简要概述
。
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分子标记是指以生物大分子的多态性为基础的遗传标记
，

它能够反映植物在遗传

物质 ��� 水平下的差异
，

是植物遗传育种领域内的一项新兴技术���
。
目前开发的分子标

记主要有
�
限制性片段长度多态性���廿�

、

随机扩增多态性 ���������
、

扩增片段长度

多态性������
、

简单重复序列�����
、

序列特异扩增区域������和数量可变串联重复���
�

����种���。

���标记是一种以 ���技术为基础的分子标记
，

它既有 ����标记的稳定性
、

位置

确定
、

共显性等优点
，

同时又具有 ���� 标记的成本低
、

技术简单等特点
，

由于是共显性

标记
，

在基因作图和基因定位等方面被广泛应用
。

简单序列重复 ������� �������
� ��

�

������简称 ���
。

又称微卫星 ������
�������������

，

它是由几个核昔酸构成的一段 ��� 片

段
。

它们普遍存在和随机分布于大多数真核生物的基因组中
，

重复数具有高频率的变异
���

。

对 ��� 的研究始于动物基因组
，

最早发现的是由 ����� 重复多次构成的一段 ���
。

在人类基因组中二核昔酸 ����
�
多达 ����� 个

，� 的大小在 ���
�� 之间

，

三核昔酸
、

四

核昔酸也广泛存在于人类基因组中�’�
。

微卫星位点两侧区域的 ���序列较为保守和专一
，

且重复基因基序数变化不一 �

可用与两侧保守的 ���序列相互补的方式设计特定的寡聚核昔酸引物进行 ���扩增
，

扩增产物可用电泳进行分离
。

不同基因型的微卫星结构中的基序重复序列不同
，

重复单

位的数量不同
，

产生了简单序列长度多态性���廿�和随机扩增微卫星多态性������
，

从

而反映出高度的等位基因多样性
，

可作为一种有价值的遗传标记���
。

同时
，

���扩增结合

聚丙烯酞胺凝胶电泳分离扩增片段
，

使得 ��廿 和 ����易于分析使用
。

由于 ���高水

平的多态性
，

容易检测和共显性特点
，

使得它们成为一个丰富的遗传标记来源
。

目前含

有约 ����个位点的高饱和人类微卫星图谱已完成���
。

一些哺乳动物的 ��� 图谱也被构

建
，

一些主要栽培作物
，

如大豆
、

水稻和玉米等的 ���类型及频率也相继被评出
。

虽然微
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卫星分子标记研究起步相对较晚
，

但发展迅速
。

本文就 ���标记在植物尤其在农作物中

的研究及应用进行简要概述
。

� ��� 标记的研究进展

随着生物技术在作物育种上广泛应用
，

微卫星分子标记作为一种比较理想的分子

标记广泛应用于遗传图谱构建居群遗传学等各个领域的研究
。
������等������发现 �

个大麦 ��� 中利用 �个 ���组成的 �个不同组合均可区分 �� 个大麦品种
，

错误概率仅

为千分之一
，

来自相同亲本的不同基因型也可区分���
。

关于微卫星的产生机制
，

普遍认为

是 ��� 复制过程中滑动
，

或 ���复制和修复时滑动链与互补链碱基错配
，

导致一个或

几个重复单位的插人或缺失
。

从统计学角度看
，
������ 等认为

，

微卫星的产生采用的是

逐步突变模式 ���
������ �������� �����

，
����

，

即每一次突变均增加一个或数个重复单

位
，

从而导致一个新的等位基因的出现���
。

微卫星的功能 目前尚不甚明了
，

但已发现微卫

星能参与遗传物质的结构改变
，

基因调控及细胞分化等过程
，

有 自身特异性结合蛋白
，

还能直接编码蛋白质
，

是一种非常活跃的碱基序列
。

�������������用�������作探针在鹰嘴豆的 �� 份材料中呈多态性
，

在 巧 个番茄品

种中也呈多态性
。

此外
，

该探针的 ���还可区分油菜和甜菜的特殊个体��� 。
����

�
等������

对 ���余个 ��� 克隆进行测序
，

并对其中 巧�个 ���设计了引物
。

选用 �� 个引物对 ��

个小麦品种进行 ���扩增
，

平均每个位点能检测到 �
�

�个等位变异���
。

梁凤山等利用与

野生稻高产基因紧密连锁的 ���分子标记
，

对野生稻与超级杂交稻亲本 ���� 的回交群

体进行田间农艺性状选择和分子标记辅助选择
，

得到一些增产潜力很大的株系
。

并得出
“
同时具有多个高产基因标记的株系表现明显的增产优势

”
的结论����

。

关荣霞等对 ���

个大豆 ���位点进行筛选
，

得出 ��� 个多态性位点
，

选出 ���个带型清晰易辨的 ���位

点
，

对 ���个 ��个体的基因组 ���进行扩增
，

银染检测后分析
。

结果表明
，
��� 个 ���

位点构建了 �� 个连锁群
，

覆盖大豆基因组 ����
�

� ��阴
。

谭君等应用 ���分子标记对

�� 份玉米杂交种进行研究
，

从 � 对 ��� 引物中筛选出 �� 对具有较高多态性的 ��� 引

物
，

其中 �对引物组合可区分所研究的 �� 个材料
，

并将每个材料的 ���
一��� 指纹转换

为计算机指纹
，

由计算机辅助进行种子鉴定����
。

杨振宇等应用 ���分子标记对中国研究

所保存的中国东北栽培大豆 ���份���� 份地方品种���份栽培品种�
、

北海道及九州 的

日本大豆 �� 份��� 份地方品种��� 份栽培品种�
，

计 ��� 份供试材料
，

采用 �个连锁群

�� 个 ���标记对上述品种进行分子标记
，

进行中 日大豆的遗传多样性分析
。

分析结果

表明
，

中国大豆的等位基因的平均数为 �
�

�
，

而 日本的为 �
�

�
，

说明中国大豆的遗传多样

性较 日本的丰富
。

在 ���分子标记的基因型的基础上进行了聚类分析
，

其结果为 日本大

豆几乎成为了中国大豆的一亚组����
�

���刘
。

大豆花叶病毒病�肠少乙
。
���硫

�

���
� ，
����

也是一种世界性病害
，

在世界各大豆产区均有不同程度发生
。
�� 等通过 ������� ��卜

玩
������的 ��� 株 ��个体

，

利用 ��廿 和 ���标记将 ��株系的抗病基因 ��
�
定位在 �

连锁群上
。

他们的结果还表明
，
��廿标记 �����

、
�����及 ���标记 �����与 ��， 紧密

连锁
，

遗传距离分别为 �
�

�
、
�

�

�和 �
�

�����，�
。

� 植物中��� 的种类
、

数量
、

分布及多态性

���在各种真核生物的基因组序列中普遍存在
，

而且它的分布是随机的
，

大约每隔

��一�� ��就存在一个 ���
。

���既可以存在于内含子中
，

也可以存在于外显子中
。

在不
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同的生物体间 ��� 的数量
、

重复次数
、

重复单位
、

拷贝数变异及染色体分布等有很大的

差别 〔��� 。

与哺乳动物相比
，

植物中���数量约为前者的 ���
。

在人类中
，
�����重复数量

最大
，

其次为 �����
，
�����数量极小

。

在植物核基因中
，

各种 ���数量从大到小依次

为 �����
，

����
，

���
� ，

����
� ，

����
� ，

�����
� ，

��贯�
� ，

������
，

��叨��
� ，

�����
� ，

�����
� ，

�����
� ，

�����
� ，

���竹�
� ，

�叨����
� ，

�������
，

����
，

�
，

��
，

����
� ，

����
� 。

就分布频率而言
，

平均每 ��
�

�千碱基中有一个 ���
，

而每 �� 千碱基中有一个�����类型 ���
。

所有的单

核甘酸及双核昔酸重复类型 ��� 均位于非编码区
，

而 ���左右的含 ��碱基对的三核

昔酸重复位于编码区
。

��� 不仅存在于核 ��� 中
，

细胞质 ��� 中也有分布
，

但数量极

少
，

其中 ���重复占绝对优势
。
����� 重复仅发现于少数几种植物的叶绿体 ��� 中‘’��。

上述数据均来 自对现有基因数据库的搜索
。

鉴于绝大多数 ���存在于非编码区或许不

能较好反映 ��� 存在的真实情况
。

所以
，

在研究 ���种类
、

数量及分布时
，

可利用 ���

作探针与大片段基因文库进行杂交
。

但因 �����
，
�����易在 ���分子中形成二级结

构
，

降低了杂交效率
，

不能进行可靠的估计
。

植物中 ��� 的多态性与动物相差不多
。

研究表明
，

不同作物中均存在 ��� 多态性
。

除个别作物外�番茄多态性水平较低�
，

绝大多数作物如大豆
、

水稻
、

小麦和玉米等 ���位

点上的等位基因数 目可达十几个甚至几十个
，

表现出很高的多态性
。

对人类 ��� 的研究

表明
，

核心序列的重复次数与 ��� 的长度多态性有密切关系
，

重复次数增加
，

��� 的长

度多态性增高
，

这在部分作物中也得到证实
。

不同类型 ��� 的多态性水平差异很大
，

二

核昔酸重复构成的 ��� 的多态性水平要高于其他类型
。

同一类型 ��� 的不同位点之间

多态性水平也不一致
。

鉴于����� 是植物中数量最大的一类 ���
，

这一趋势加在其他作

物中得以证实
，

可大大提高整个作物的 ��� 多态性水平
。

但由于����
�
类型探针易形成

二级结构
，

降低了筛选效率
，

影响了这一类型 ��� 的分离
，

但研究表明
，

�����
类型 ���

还是可以分离的
。

� ��� 在研究中的应用

�
�

� 建立 ���指纹
、
品种鉴定及种子纯度检测

作物的性状大多属数量性状
，

由多基因控制
，

易受环境影响
。

利用传统形态学鉴定

方法区分新品种时间长
、

费用高
、

难度较大和准确性差
。

现有的鉴定方法中
，

同工酶和蛋

白质电泳可检测的位点少
，

蛋白质类型不多
，

多态性水平低
，

对同一作物不同品种不能

有效区分
。
���� 技术繁琐

，

对人员和设备要求高
，

且多态性低于 �������
，
����可靠性较

差
，

难以在品种鉴定中广泛应用
。

��� 与其他技术相 比
，

���分布于整个基因组中
，

多态

性水平高
，

易于分析
，

不受环境影响
，

在品种鉴定中显示出巨大的潜力
。

����年 �������� 利用 ���研究了 �� 份栽培大豆亲缘关系
，

获得了各个品种中的

明显不同的指纹
，

品种中各个体间的 ���指纹基本相同
。

彭锁堂等用分布于 �� 条染色

体上的 �� 对 ��� 引物对 �个杂交水稻组合及亲本进行了 ���分析
，

能够有效区分所有

恢复系和大部分不育系 〔��� 。

苏顺字等筛选一批常用的高多态性的 ���引物对 �� 个杂交

种进行纯度鉴定
。

结果表明
，

���鉴定的平均纯度与田间鉴定结果无显著差异
，

可用于

杂交水稻种子纯度鉴定����
。

���遗传共显性的特点使其在杂交种鉴定中有极大应用价

值
，

它可将双亲甚至一些异源花粉造成的杂交种区分开
。

这均表明 ���在农作物纯度鉴

定上可望获得广泛应用
。

�
�

� 种质资源保存
、

评价和利用
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在种质资源保存研究中
，

可利用 ��� 的高分辨力鉴定品种真实性
，

去除重复种子
，

防止混杂
，

评价不同个体
、

群体之间的近缘程度
，

分析其遗传构成
，

区分个体
、

品种及群

体内的变异
，

还可分析现代作物品种相对于原始资源的遗传构成
。

赵勇等����利用 �� 对

水稻功能基因的 ��� 的引物研究了 �� 份不同来源的水稻种质资源的遗传多样性
，

共检

测出 �� 个等位基因变异
。

说明水稻功能基因在不同亚种
、

不同产地来源和不同生态型

的水稻之间存在差异
。

类似研究有利于丰富作物基因库
，

评价育种家对种质资源中变异

的利用程度
。

��� 基因标记与作图

��� 的高度变异性
，

在整个基因组均匀分布
，

共显性及易于分析等特点使其成为构

建基因组图谱的最佳选择
。

利用 ���作图极易获得双亲间等位基因的差异
。

由于植物中

���数量仅为哺乳动物的 ���
，

构建完全由 ��� 组成的遗传图谱尚不现实
。

但可用 ���

补充利用 ���� 构建的遗传图谱
，

填补其空白区域
。

在水稻中已把 ���个 ��廿 整合到现成的 ����遗传图谱上����
。

这些 ���分布到水

稻全部 �� 条染色体中
。

在大豆
、

大麦和番茄等作物中也己将 ���定位到连锁图中
。

寻找

与 目标性状紧密连锁的分子标记是分子辅助选择育种的基础
。

迄今已有越来越多关于

��� 多态性与抗病基因
、

品质性状
、

��� 位点之间紧密连锁的报道
。

如在水稻中发现一

个高多态性 ���位于水稻蜡质基因的 �端
，

可用来判断水稻的淀粉性状
。

因此
，

可利用

���与控制性状基因连锁从种质资源中筛选抗病虫特殊性状等基因
。

�
�

� 系谱分析及分子标记辅助育种

在系统育种中
，

大多数品种都有详细的系谱记录
。

���标记可分析系谱育种过程中

等位基因的转移
。

在水稻中
，
已经证明 ���标记能十分稳定和可靠地在系谱中追溯 目的

单基因或数量性状基因座流����
。

目前已开发出可把分子标记数据
、

系谱关系及表现型综

合在一起的软件
，

大大方便了在育种中的应用
。

���标记是辅助选择育种的理想分子标

记
。

应用 ���标记进行大豆抗胞囊线虫的分子辅助选择育种便是成功的典范
。

另外一些

重要性状的有效 ���标记也可用于分子标记辅助选择
。

除上述应用外
，

���还可用于估算遗传距离
、

亲缘关系研究
、

预测杂种优势和利用

细胞质单亲遗传特性进行群体遗传进化研究等
。

� 结论及展望

���标记是较为理想的遗传标记
。

与其他标记相比
，

以微卫星序列为基础的 ���标

记显示了独特的优越性
�
���标记数量丰富

，

覆盖整个基因组
，

揭示的多态性高 �具有复

等位基因的特性
，

提供的信息量高 �以孟德尔方式遗传
，

呈共显性 �每个位点由设计的引

物序列决定
，

便于不同实验室相互交流合作开发引物
，

获得的资料能够在不同的实验室

重复并共享
，

虽然 ��� 引物的开发费用相当高
，

但由于其巨大的应用潜力
，

在一些主要

农作物中���引物的开发正在进行中
，

并每隔一段时间就有新的引物增加
，

为该技术在

指纹图谱中的应用提供了良好的条件����
。

尽管需要设计合成引物
，

且花费较大
，

但由于

它具有异常丰富
、

分布广泛
、

多态性强和共显性遗传易于分析使用等特点
，

使得 ���在

农作物研究中具有良好的应用前景
。

目前
，

���在玉米
、

水稻
、

大豆
、

番茄和棉花等许多重要作物上刚刚开始研究和应

用
。

各类作物中发现的 ���位点较少
，

大多为二核普酸重复类型
。

由于不同类型及不同

位点的 ���多态性水平不同
，

研究者应针对研究 目标
，

确定基因组的研究区域
，

开发更



�期 朴红梅等
�

简单重复序列的研究与应用

多的信息量更高的 ���标记
。

随着更多 ���位点的发现及研究应用
，

在水稻
、

玉米
、

大豆

和小麦等主要农作物上
，

可构建完全由 ���标记组成的基因组图谱
，

进一步推动 ���标

记在种子纯度检验
、
���指纹建立

、

遗传标记
、

基因作图及其他研究领域中更广泛的

应用
。
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