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　　[摘　要 ]　概述了遗传标记的发展, 比较了各种遗传标记的特点, 并重点介绍了近年来发展起来的分子标记

及其检测技术。
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　　遗传标记 (Genet ic m arkers)是指与目标性状紧

密连锁, 同该性状共同分离且易于识别的可遗传的

等位基因变异[1～ 3 ]。遗传标记在遗传学的建立和发

展过程中起着举足轻重的作用, 同时也是作物遗传

育种的重要工具。随着遗传学的发展, 遗传标记的种

类和数量也在不断增加, 已经历了形态学、细胞学、

生化及分子标记等几个主要发展阶段。本研究对遗

传标记的发展和分子标记检测技术的研究现状进行

综述, 以期为遗传学和育种学的研究提供参考。

1　遗传标记的发展及其类型

19 世纪 60 年代,M endel 以豌豆为材料, 详细

研究了豌豆的 7 对相对性状的遗传规律。由于这些

性状都具有典型的外部形态, 很容易识别, 从而构成

了最早的遗传标记, 即形态学标记, 由此奠定了近代

遗传学的基础。1900 年以后,M o rgan 等将M endel

所称的“遗传因子”( Inherited facto r) 的行为与细胞

核内染色体的行为相联系进行研究, 导致了细胞遗

传学的诞生, 从而使细胞学标记得到应用。随着生物

学各个分支学科的发展, 遗传标记从可见形态的表

现型扩展到生理、生化、细胞、发育和免疫等多个方

面, 但所有这些标记都是以生物学的性状形式进行

判别。1941 年Beald 和 T atum 通过研究红色面包酶

的生化突变型, 提出了“一个基因一个酶”的假说, 创

立了生化遗传学, 这也是第一个将生化标记用于遗

传多样性分析的实例。生化标记主要有同工酶和贮

藏蛋白标记, 生化标记的大量应用则是在 50 年代末

60 年代初。同工酶标记的兴起, 使遗传标记的识别

突破了活体形式, 但仍然没有突破表达基因的范围。

1953 年,W atson 和C rick 提出了DNA 分子结构的

双螺旋模型, 宣布了分子遗传学时代的到来。1974

年, Grodzicker 等首次提出DNA 限制性片段长度

多态性可以作为遗传标记, 开创了直接应用DNA

多态性作为遗传标记的新阶段[4 ]。1985 年M u llis

等[5 ]发明了聚合酶链式反应 (Po lym erase chain re2
act ion, PCR ) , 使直接扩增DNA 的多态性成为可

能, 随着 PCR 的迅速发展, 又产生了各种新型的分

子标记, 如 RA PD s 和 SSR s 标记等, 从而使遗传标

记进入了一个日新月异的发展阶段。

目前遗传标记主要有 4 种类型, 即形态标记

(M o rpho logica l m arkers)、细胞标记 (Cyto logica l

m arkers )、生化标记 (B iochem ical m arkers) 和分子

标记 (M o lecu lar m arkers)。

1. 1　形态标记

形态标记是与目标性状紧密连锁, 表型上可识

别的等位基因突变体。自然界的生物存在着许多非

常明显的形态标记, 如果形、果色、花形、花色、种子

的形态及色泽等等, 这些一直是人类选育新品种的

重要标记, 也是孟德尔遗传学的重要基础。利用形态

标记, 从表型上观察就可选择到与之连锁的目标个

体。例如番茄的幼苗黄化与抗TM V 紧密连锁, 用黄

化苗作标记, 可在苗期选择到抗 TM V 的植株[6 ]。目

前人们已建立了许多作物例如番茄、水稻、棉花的形

态标记遗传图谱[7, 8 ] , 并在育种实践上得以应用。但

由于形态标记数量少、多态性差、易受环境条件的影

响, 因而远远不能满足遗传育种的需要。
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1. 2　细胞标记

细胞遗传学的研究发现, 染色体数目的变化如

缺体、单体、三体及结构的变化如缺失、易位、倒位、

重复等, 常常引起某些表型性状的变化。因此染色体

的变化可作为一种遗传标记, 用于测定基因所在的

染色体及位置, 或通过染色体代换等遗传操作进行

基因定位。例如在番茄上利用各种三体, 在烟草上利

用单体, 已成功地将许多质量性状基因定位于染色

体上, 并建立了相应的连锁群[9 ]。细胞标记虽可克服

形态标记的某些不足, 但这类标记材料的产生需要

大量的人力和时间, 并且有些物种对染色体数目和

结构变异反应敏感, 或适应此种变异的能力较差, 难

以获得标记材料, 从而限制了细胞标记在遗传育种

上的应用。

1. 3　生化标记——同工酶标记

1952 年N eilands 首次结晶出两种类型的乳酸

脱氢酶, 并证实它们为同工酶, 即它们是来源相同,

催化反应的性质相同而分子结构有差异的酶蛋白分

子。与其他蛋白质一样, 同工酶是基因表达的产物,

由于不同的同工酶所带的电荷不同, 可通过电泳分

离, 并经与底物反应或染色, 检测它们的存在与否和

分子质量的大小, 因而可作为遗传标记。现在已有几

十种同工酶系统例如酯酶同工酶、过氧化物同工酶

等。同工酶标记已被广泛用于建立遗传图谱、种群分

析等研究中[10, 11 ]。同工酶作为遗传标记具有以下特

点: 首先它比较稳定, 不受环境因素的影响; 其次, 它

在种子和幼苗期就可以鉴定, 且所需试材少; 再次,

同工酶为共显性, 即来自双亲的一对等位基因可以

在杂交后代中同时检测出来。而不象显隐性状那样,

杂交后代隐性性状被显性性状所掩盖。目前已对 30

多种植物进行了 40 多种同工酶分析, 许多重要农作

物都已有了比较完整的同工酶图谱[12 ]。但是, 在植

物的群体研究中, 仅有 10～ 20 种同工酶表现出位点

的多态性。因而同工酶标记也具有其局限性, 不能成

为更加理想的遗传标记。

1. 4　分子标记

随着分子生物学的发展, 遗传标记的概念发展

为在核酸分子水平上具有相对差异的等位区域 (也

称等位基因)。因它们广泛地存在于高等生物DNA

的编码区和非编码区, 故称之为DNA 分子标记。

DNA 分子标记是基于研究DNA 分子由于缺失、插

入、易位、倒位、重排或由于存在长短与排列不一的

重复序列等机制而产生的多态性。前 3 种标记 (形

态、细胞和生化标记) 都是以基因表达的结果为基

础, 是对基因的间接反映, 而分子标记则是DNA 水

平上遗传变异的直接反映。70 年代初, 分子标记开

始在植物遗传育种研究中得到应用, 随后尤其是近

10 年来, 在人类基因组计划 (H um an genom e p ro2
ject, H GP) 的推动下, 分子标记的研究和应用得到

了迅速的发展。

与其他 3 种遗传标记相比, 分子标记具有以下

优越性: ①直接以DNA 的形式表现, 在植物体的各

个组织、各发育时期均可检测到, 不受季节、环境限

制, 不存在表达与否的问题; ②数量极多, 遍及整个

基因组; ③多态性高, 自然界存在着许多等位变异,

不需专门创造特殊的遗传材料; ④表现为“中性”, 即

不影响目标性状的表达, 与不良性状无必然的连锁;

⑤有许多分子标记表现为共显性 (Codom inance) ,

能够鉴别出纯合基因型与杂合基因型, 提供完整的

遗传信息[13, 14 ]。因而现已形成了许多分子标记系

统。

2　分子标记的检测技术

DNA 分子标记检测技术大致可分为三类: 第一

类是以电泳技术和分子杂交技术为核心的分子标记

技术, 其代表性技术有 R FL P s; 第二类是以电泳技

术和 PCR 技术为核心的分子标记技术, 其代表性技

术有 RA PD s 和A FL P s 等; 第三类是以DNA 序列

为核心的分子标记技术, 其代表性技术为表达序列

标记。

2. 1　以电泳技术和分子杂交技术为核心的分子标记

该标记技术是利用限制性内切酶消化不同生物

体的DNA 分子, 电泳后用特异探针进行分子杂交,

通过放射性自显影或非放射性同位素显色技术来揭

示DNA 的多态性。其中最具代表性的是发现最早

和迄今应用最广泛的限制性片段长度多态性 (R e2
st rict ion fragm en t length po lymo rph ism s, R FL P s)

标记。

2. 1. 1　R FL P s 标记　R FL P s 标记是由于不同基

因型中内切酶位点的碱基插入、缺失、重组或突变,

利用限制性内切酶消化基因组DNA 时, 会产生大

小不同的DNA 片段, 电泳后通过 Sou thern 印迹

法, 将这些大小不同的DNA 片段转移到硝酸纤维

膜或尼龙膜上, 然后同特异的探针进行杂交, 最后通

过放射性自显影或其他显色技术显示杂交结果, 从

而揭示出DNA 的多态性[15, 16 ]。

用于 R FL P s 的探针多为单拷贝或低拷贝的

DNA 序列。R FL P s 是一种共显性标记, 在分离群体
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中纯合体可以与杂合体分开, 因而提供标记座位完

全的遗传信息。R FL P s 分析所需的DNA 量较大, 但

是膜做好以后可反复杂交多次。另外, R FL P s 非常

稳定, 多种农作物的 R FL P s 分子遗传图谱已经建

成, 因而利用R FL P s 图谱对未知基因进行定位比较

方便。不过, R FL P s 检测步骤较多, 周期长, 特别是

只检测少数几个探针时成本较高。并且探针的制备、

保存和发放也很不方便。另一问题是检测中要使用

放射性同位素。尽管已有几种非放射性同位素标记

方法问世, 例如美国RBL 公司的B io t in 系统, 德国

Boech ringer M annheim 公司的 D ig 系统和英国

Am ersham 公司的 ECL 系统等, 但它们的高价格、

低成功率和繁多的试验检测步骤等缺点依然影响着

其推广应用。

2. 1. 2　DNA 指纹标记　DNA 指纹 (DNA finger2
p rin t ing) 标记是以重复序列为探针进行分子杂交,

由于不同基因型中的重复次数不同而产生多态性的

分子标记。目前常用的DNA 指纹标记主要有微卫

星和小卫星DNA 标记。

(1)微卫星DNA 标记。微卫星 (M icro satellite)

DNA 是指以少数几个核苷酸 (多数为 2～ 4 个)为单

位多次串联重复的DNA 序列, 人们也称之为简单

序列重复 (Simp le sequence repeats, SSR s)、短串联

重复 (Sho rt tandem repeats, STR s) 或简单序列长

度多态性 (Simp le sequence length po lymo rph ism s,

SSL P s)。H am ada [17 ]于 1982 年在人心肌肌动蛋白

(H a225)的内含子中发现 1 个重复 25 次的 (dT 2dG)

序列, 同时指出这一序列在人及其他真核生物的基

因组中广泛存在, 并与 Z 型DNA 的形成有关。由于

微卫星寡核苷酸的重复次数在同一物种的不同基因

型间差异很大, 于是这一技术很快便发展为一种分

子标记, 并首先在人类和小鼠中构建了以微卫星为

主的分子连锁图谱[18, 19 ]。目前已在多种植物例如拟

南芥、大麦、大豆等中发展了微卫星标记并用于遗传

作图和种质鉴定等[20 ]。

( 2) 小卫星DNA 标记。小卫星 (M in isa tellite)

DNA 作为分子标记最早由 T effery 等和N akam u ra

等提出, 后者也称之为数目可变串联重复序列

(V ariab le num ber of tandem repeats,VN TR s)。小

卫星DNA 是由 1 个 11～ 60 个核苷酸的基本序列

单位重复排列而成, 其重复数从 10 到 10 000 不等,

分散或成簇分布。多态性的产生是由于重复单位之

间的不平衡交换, 从而产生不同的等位基因[21, 22 ]。

与R FL P s 标记相比, 微卫星和小卫星DNA 在

基因组中非常丰富, 多态性比R FL P s 显著增加。但

是探针缺乏, 研究者不得不自己合成探针或利用人

类基因组研究中获得的DNA 片段与作物DNA 杂

交。并且由于小卫星和微卫星DNA 不是单拷贝

DNA , 难以跟踪分离群体 (如 F 2 或回交群体) 中个

体基因组同源区域的分离。此外还有研究[23 ]表明,

小卫星DNA 分布较为集中, 因而限制了它的应用。

2. 2　以电泳技术和 PCR 技术为核心的分子标记

PCR 技术问世不久, 便以简便、快速和高效等

特点迅速成为分子生物学研究的有力工具, 尤其是

在DNA 分子标记技术的发展上更是发挥了人们始

料不及的巨大作用。根据所用引物的特点, 这类分子

标记可概括为 3 种类型。

2. 2. 1　单引物 PCR 标记　该类标记技术是以一个

寡核苷酸序列为引物, 对基因组DNA 进行 PCR 扩

增来鉴别多态性DNA 的过程。主要包括 RA PD s、

SPA R s 和 SSR 锚定 PCR 等标记。

(1) RA PD s 标记。随机扩增多态性 (R andom

amp lif ied po lymo rph ic DNA , RA PD s ) 标 记 是

W illiam s 等[24 ]于 1990 年建立的以一个通常为 10

碱基的寡核苷酸序列为引物, 对基因组DNA 随机

扩增, 从而得到多态性图谱作为遗传标记的方法。其

特点是不以依赖于生物种属特异性和基因组的结

构, 合成了一套可用于不同生物基因组分析的引物;

它基于 PCR 技术, 分析程序较简单, 所需DNA 的

量极少; RA PD s 是一类显性的遗传标记, 已被广泛

用于基因的快速定位和遗传作图。但RA PD s 受反

应条件影响较大, 因而检测的重复性较差。

为了提高某一理想 RA PD s 标记的稳定性, 可

首先将其克隆并对其末端测序后, 在原来RA PD s

所用的 10 bp 引物上增加合成上述末端序列的 14

bp 的核苷酸, 以此为引物对基因组DNA 再行扩增

分析, 此即 SCA R s (Sequenced characterized amp li2
f ied region s, SCA R s ) 标 记[25 ]。 这 样 不 仅 使 得

SCA R s 的稳定性比RA PD s 增强了许多, 而且检测

DNA 间的差异可直接通过有无扩增产物来显示。

与 RA PD s 类似的还有 A P2PCR (A rb itary

p rim ed PCR , A P2PCR ) [26 ]和DA F (DNA amp lif ica2
t ion fingerp rin t ing ) [27 ] , A P2PCR 使用的引物较长

(10～ 50 bp ) , 但 PCR 反应前 2 个循环的反应条件

不严格, 最终的反应结果与 RA PD s 类似; 而DA F

所使用的引物长度比RA PD s 短, 甚至可短至 5 bp ,

因此它所提供的谱带信息比RA PD s 大得多。在这 3

种类似的标记中, RA PD s 使用最为广泛。
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(2) SPA R s 标记。单引物扩增反应 ( Single

p rim er amp lif ica t ion react ion, SPA R s) 标记由 Gup2
ta 等[28 ]提出, 其技术流程同RA PD s。该系统所用的

引物为微卫星序列或简单序列重复 ( Simp le se2
quence repeats, SSR s) , 扩增产物为各简单重复序列

之间的DNA 片段。在二碱基、三碱基、四碱基和五

碱基的简单重复顺序中, 以四碱基的简单重复顺序

最为有效。这些标记大多数散布于DNA 序列中, 它

们多为显性表现, 但也有些为共显性表现。

(3) SSR ——锚定 PCR 标记。简单序列重复锚

定 PCR 标记技术由 Zietk iew icz 等[29 ]建立的。其技

术要点是引物设计时, 在引物的 3′端或 5′端锚定上

简单序列重复, 尤其是 (CA ) n, 另一端再设计 2～ 4

个碱基, 用这种引物扩增出的产物为简单重复序列

之间的DNA 序列。该标记多为显性表现。

2. 2. 2　3′端具有选择性的双引物 PCR 标记　该类

标记最典型的技术为扩增片段长度多态性 (Amp li2
f ied fragm en t length po lymo rph ism s, A FL P s) 标

记, 该标记系统由 Zabeau 和Ro s 发明, 并已获欧洲

专利局的发明专利[30 ]。A FL P s 是基于 PCR 反应的

一种选择性扩增限制性片段的方法, 其原理为基因

组DNA 用限制性内切酶消化, 然后连上一个接头

(A dap to r) , 利用两个选择性引物进行 PCR 扩增, 该

引物含有接头和酶切位点序列, 并且其 3′端加上了

2～ 3 个随机核苷酸, 即: 引物= 接头序列+ 酶切位

点序列+ 2～ 3 个随机核苷酸。这种技术将RA PD s

的随机性与专一性扩增巧妙结合, 又通过选用不同

的内切酶以达到选择的目的, 故又称之为选择性限

制片段扩增标记 (Select ive rest rict ion fragm en t am 2
p lif ica t ion, SR FA )。显然用这种选择性引物扩增的

限制性片段的数量受到引物在 3′端延伸的核苷酸

序列的限制, 由此可以调节A FL P s 产物的条带的

特异性和数量。不难看出, A FL P s 兼具 R FL P s 和

RA PD s 两种方法的特点, A FL P s 的接头和引物适

用于不同的生物类型, 而且 A FL P s 能提供比

R FL P s 和RA PD s 更多的基因组的多态性信息。在

遗传上A FL P s 标记为显性或共显性[31 ]。

2. 2. 3　基于特异双引物的 PCR 标记　真核生物基

因组中的小卫星和微卫星DNA 具有丰富的多态

性, 依据这些DNA 序列设计双引物进行 PCR 扩增

会产生新的遗传标记。这包括短串联重复 (Sho rt

tandem repeats, STR s) [32 ]和简单序列重复 (Simp le

sequence repeats, SSR s) [33 ]。

序 列 标 志 位 点 ( Sequence tagged sites,

ST Ss) [34 ]标记是根据单拷贝的DNA 片段两端的序

列设计一对特异引物扩增基因组DNA , 产生的一段

长度为几百 bp 的特异序列。该特异序列在基因组

中往往只出现一次, 从而能够界定基因组的特异位

点。在人类基因组作图中已用其作为将遗传图谱和

物理图谱整合的共同位标, 这在基因组作图上具有

非常重要的作用。

切割的扩增产物多态性序列 (C leaved amp li2
f ied po lymo rph ic sequence, CA PSs) 标记是指 PCR

产物经限制性内切酶消化后所表现出的DNA 片段

长度的变异, 该标记由 Kon izcyzn 和A u subevl[35 ]提

出。特异引物序列来自基因数据库、基因组或 cDNA

克隆以及已克隆的RA PD s 条带等。该标记表现为

共显性遗传。

2. 3　以DNA 测序技术为核心的分子标记

随着人类基因组研究计划的深入和DNA 自动

测序技术的不断改进, 以DNA 序列为核心的分子

标记也孕育而生, 其中最具代表性的是表达序列标

定 (Exp ressed sequence tags, EST s)标记。

EST s 标记主要是在 cDNA 文库中随机挑选克

隆, 并进行单向测序 (Single pass sequencing) 而产

生的 250～ 400 bp 的核苷酸序列片段。A dam s 等[36 ]

最早用 EST s 对表达序列进行了详细的研究, 他们

从人脑 cDNA 文库中随机挑取 600 个克隆, 测序合

成 EST s, 从而发现了一系列在脑部表达的新基因。

与一般的遗传标记相比, 它的优越性在于直接与一

个表达基因相关, 且易于转变成 ST Ss。同时大量的

EST s 可累积建立一个新的数据库, 为表达基因的

鉴别等研究提供大量信息。由于EST s 来源于cDNA

克隆, 因此它部分反映了基因组的结构及不同组织

中基因的表达模式。通常EST s 还可在Gen Bank 及

P IR (P ro tein info rm at ion resou rce, P IR ) 等数据库

中进行比较分析, 以获得其可能的功能、表达模式等

信息。目前该标记已在植物上得到应用, 在玉米和油

菜中分别建立了 130 个和 237 个EST s。尤其是在拟

南芥中, 已有近 7 000 个 EST s, 其中 5 000 个 EST s

可编列成拟南芥表达基因目录[37 ] , 这些研究为表达

基因的物理定位、构建基因转录图谱及高密度遗传

连锁图谱奠定了基础。

当然这 3 类分子标记的区分不是绝对的, 有些

分子标记技术是介于第一和第二类之间, 比如微卫

星DNA 既可作为探针进行分子杂交以测定DNA

多态性的 DNA 指纹技术, 也可以作为引物进行

PCR 扩增以测定DNA 多态性的 SSR 技术。有些分
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子标记技术是介于第二、第三类之间, 例如 SCA R s

是对特异 RA PD s 条带进行克隆并测序, 并以测出

序列的末端 14 bp 加上原来 RA PD s 所用的 10 bp

的随机引物合成出 24 bp 的寡聚核苷酸为引物, 然

后用此引物进行 PCR 扩增, 以测定基因组DNA 的

多态性。该技术可能将RA PD s 的显性标记转变为

共显性标记, 从而提高遗传作图效率。

此外, 根据DNA 的变性和复性特征, 还有单链

构型多态性 (Single st rand com fo rm at ion po lymo r2
ph ism s, SSCP s) 和变性梯度凝胶电泳 (D enatu ring

gradien t gelelectropho resis, D GGE ) 分 子 标 记。

DNA 双螺旋结构经过变性解链为单链DNA , 在变

性条件撤消后, 单链DNA 发生复性形成不同的二

级结构。不同的结构对DNA 在凝胶中迁移速率影

响很大。SSCP s 就是根据这种原理设计的。在许多

情况下, SSCP s 甚至可检测到单个碱基的差异, 多

态性水平很高。SSCP s 操作非常方便, 但是有的变

异不易检测到, 而且只能检测小片段DNA (2 kb 以

下) , 尤其是 200 bp 以下效果最好[38, 39 ]。

D GGE 也适用于小DNA 片段的检测。它利用

一个梯度变性胶来分离DNA 片段。开始电泳时,

DNA 在胶中的迁移率仅与分子大小有关, 而一旦到

达某一梯度, DNA 发生变性, 两条单链分开形成分

叉, 大大降低了迁移速度。由于不同DNA 片段变性

条件不同, 从而在凝胶上形成不同的泳带。用一个温

度梯度作为变性条件代替D GGE 中的变性剂梯度,

同样可以达到相似的效果。这种方法称为温度梯度

凝 胶 电 泳 ( T emperatu re gradien t gelelec2
t ropho resis, T GGE) [40 ]。

现将 3 类代表性分子标记技术及其他DNA 标

记技术总结后列于表 1。

表 1　几种代表性分子标记技术的比较

T albe 1　Comparison among som e rep resen tat ive assay techn ique of mo lecu lar m arkers

项目 第É 类 (T ype É ) 第Ê 类 (T ype Ê ) 第Ë 类 (T ype Ë ) 其他 (O thers)

R FL P s M icro satellite M in isatellite RA PD söA P2PCR A FL P s EST s SSCP s D GGEöT GGE

创立者及年代 Founder and
tim e

Grodzicker 等,
1974
Grodzicker et
al, 1974

Ham ada 等,
1982
Ham ada et al,
1982

Jeffery 等,
1985
Jeffery et al,
1985

W illiam 等,
1990öW els 和
M cclelland,
1990
W illiam et al,
1990öW els and
M cclelland,
1990

Zabeau 和
Vo s, 1993
Zabeau and
Vo s, 1993

A dam s 等,
1991
A dam s et al,
1991

Beier 等,
1992
Beier et al,
1992

M yers 等,
1987
M yers et al,
1987

核心技术 Co re techn ique

分子杂交技
术和电泳技
术M o lecu lar
hybridization
and elec2

tropho resis

分子杂交技
术和电泳技
术M o lecu lar
hybridization
and elec2

tropho resis

分子杂交技
术和电泳技
术M o lecu lar
hybridization
and elec2

tropho resis

PCR 技术和
电 泳 技 术
PCR and
electropho re2
sis

PCR 技术和
电 泳 技 术
PCR and
electropho re2
sis

DNA 测序技
术 DNA se2
quencing
tech ique

电 泳 技 术
E lec2
tropho resis

电 泳 技 术
Eelctropho resis

多 态 性 水 平 L evel of
po lymo rph ism

低
L ow

高
H igh

高
H igh

中等
M iddle

高
H igh

高
H igh

高
H igh

高
H igh

技 术 难 度 D egree of
techn ique difficu lty

较高
H igher

较高
H igher

较高
H igher

低
L ow

很高
H ighest

很高
H ighest

低
L ow

低
L ow

可靠性 R eliab ility
较高
H igher

较高
H igher

较高
H igher

较低
L ow er

较高
H igher

高
H ighest

较高
H igher

较高
H igher

遗 传 特 征 Genetical
p roperty

共显性
Codom inance

显性
Dom inance

共显性
Codom inance

显性
Dom inace

显性ö共显性
Dom inaceö
codom inance

共显性
Codom inace

显性
Dom inance

显性
Dom inance

费用 Expenses
中等
M iddle

高
H igh

中等
M iddle

低
L ow

高
H igh

高
H igh

低
L ow

低
L ow

DNA 用 量 R equired
amount of DNA

5～ 10 Λg 50 ng 5～ 10 Λg < 50 ng < 50 ng < 50 ng 5～ 10 Λg 5～ 10 Λg

DNA 质量要求 Q uality
requ irem ent of DNA

高
H igh

低
L ow

高
H igh

低
L ow

低
L ow

高
H igh

低
L ow

低
L ow

检测基因组部位
Po sition of genom e as2
sayed

单ö低拷贝区
M ono2copyö
low 2copy re2
gion

重复序列区
R epeated se2
quence re2
gion

重复序列区
R epeated se2
quence re2
gion

整个基因组
A ll the
genom e

整个基因组
A ll the
genom e

功能基因区
Function
gene region

整个基因组
A ll the
genom e

整个基因组
A ll the
genom e

多 态 性 类 型 T ype of
po lymo rph ism

碱基突变、插
入、缺失、易
位、 倒 位
Base m uta2
tion, inser2
tion, dele2
tion, translo2
cation and
inversion

重复序列的
长度与次数
的差异 T he
difference in
length and
frequency of
repeated se2
quence

重复序列的
长度与次数
的差异 T he
difference in
length and
frequency of
repeated se2
quence

碱基突变、插
入、缺失、易
位、 倒 位
Base m uta2
tion, inser2
tion, dele2
tion, translo2
cation and
inversion

碱基突变、插
入、缺失、易
位、 倒 位
Base m uta2
tion, inser2
tion, dele2
tion, translo2
cation and
inversion

碱基突变、插
入、缺失、易
位、 倒 位
Base m uta2
tion, inser2
tion, dele2
tion, translo2
cation and
inversion

碱基突变、插
入、缺失、易
位、 倒 位
Base m uta2
tion, inser2
tion, dele2
tion, translo2
cation and
inversion

碱基突变、插
入、缺失、易
位、 倒 位
Base m uta2
tion, inser2
tion, dele2
tion, translo2
cation and
inversion
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　　从表 1 中可以看出, 这些分子标记技术各有其

优缺点, 因此采用哪类分子标记应依据实验目的、实

验材料、实验条件等决定。而且上述众多分子标记技

术中每一种都不是十分完美的, 仍需进一步探索出

可靠性高、重复性好而又简便易行的分子标记技术。

相信随着分子生物学的发展和生物技术的不断完

善, 越来越多的分子标记技术将被开发, 为人类揭开

生物之谜提供更有效的工具。
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D evelopm en t of genet ic m arkers and assay techn ique of m o lecu la r m arkers

W ANG Y ong-fe i1,M A San -m e i1,L IU Cui-p ing2,W ANGM ing3

(1 D ep artm en t of B iology , Y an ta i N orm al U niversity , Y an ta i, S hand ong 264025, Ch ina; 2 H uach i Council of S cience and T echnology , H uach i, Gansu 75600, Ch ina;

3 Colleg e of H orticu ltu re,N orthw est S ci2T ech U niversity of A g ricu ltu re and F orestry , Y ang ling , S haanx i 712100, Ch ina)

Abstract: Genet ic m arkers are essen t ia l too ls of evaluat ing and select ing in terest ing genes and have

been ex ten sively app lied in genet ics and b reeding studies. Genet ic m arkers genera lly include mo rpho logica l

m arkers, cyto logica l m arkers, b io logica l m arkers and mo lecu lar m arkers. In th is paper, the developm en t and

characters of genet ic m arkers w ere described, the mo lecu lar m arkers and their assay techn iques developed

in recen t years w ere especia lly in troduced.
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·简　讯·
小麦新品种小偃 22 获 2000 年度陕西省科技进步一等奖

小偃 22 由西北农林科技大学 (原西北植物研究所)李璋研究员选育而成。小偃 22 以小偃 6 号×77521 的

杂种 F 1 代作母本, 小偃 107 作父本, 经复合杂交、系统选育而成。1998 年 8 月破格通过了陕西省农作物品种

审定委员会审定, 并通过了国家黄淮麦区区域试验和生产试验。2000 年度获陕西省科技进步一等奖。

该品种属弱冬性, 幼苗半匍匐, 分蘖力中等, 长势健壮。叶色深绿, 叶片上挺, 株型紧凑, 株高 80 cm 左右,

茎秆粗硬, 抗倒性强。穗层整齐, 小穗排列紧密, 多花多粒, 结实性好。短芒、白壳、白粒, 千粒重 45 g 左右, 角

质, 品质优良。中早熟、落黄好。高抗条锈病, 轻感白粉病, 中感赤霉病, 中抗叶枯病。高产栽培条件下产量达

到 7 500 kgöhm 2 以上, 最高产量达 10 500 kgöhm 2。适宜于陕西关中新老灌区水肥条件较好的地块及塬区旱

肥地种植, 也适宜黄淮麦区同类生态条件的地区种植。

小偃 22 具有高产、稳产、优质、抗倒、抗病、抗旱、耐寒、适应性广等优点, 是制做馒头和面条的优质小麦。

1998～ 2000 年累计种植 89. 3 万 hm 2, 增产小麦 49. 3 万 t, 新增产值 5. 4 亿元。

小偃 22 于 1998 年获陕西省首届农作物新品种后补助项目, 1998 年至今一直被省农发办列为陕西省重

大农业技术推广项目, 陕西省种子管理站决定从 2001 年起以小偃 22 作为陕西省区试对照品种。另外, 1998

年以来, 中央电视台 (焦点访谈栏目)、陕西电视台、陕西广播电台、陕西日报、陕西农民报、科技日报、科学时

报等媒体多次对小偃 22 的选育及生产示范进行了报道。
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