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外源总 D N A 直接导入大豆的

分子验证研究简扣

黑龙江省农科院生物技术研究中心和中国科学院遗传所合作
,

利用 R A P D ( R an d o m

A m ilP etj d oP ly m or hP ic D N A )技术对通过花粉管通道技术实现外源总 D N A 导入所获转化

后代
,

进行了分子验证
。

第一次从 D N A 分子水平上找到了证据
。 ·

通过花粉管通道来进行外源总 D N A 的转移
,

多年来已在棉花
、

水稻
、

小麦
、

大豆等作

物上取得了明显效果
,

获得了一批品种或品系及变异类型丰富的材料
,

从而使我国农业首

先进入了分子育种阶段
。

由于它的实用性强而被愈来愈多的人所利用和研究
。

但由于导

入的是总 D N A 片段而无法进行分子标记
,

也就是无法用传统的分子杂交技术来进行分子

验证
。

因此
,

对转化后代一直未能提出直接的分子证据
,

而使该技术的利用和发展或多或

少受到了限制
。

随着分子生物学的飞速发展
,

捡测 D N A 分子水平的多态性技术愈来愈多
,

继 R F L P
、

P C R 之后
,

R A P D 又进入了分子生物学实验室
。

他们利用该技术对导入总 D N A 所获转化

后代进行分析
,

用 134 个引物对供体 (龙 79 一 42 0 4一 1 0 )
,

受体 (黑农 26 号 )
,

后代 (9 2一

` 9 5) 三个样品同时扩增
。

结果发现
:

有 1 19 个引物扩增产物经电泳均具有相同的带型
,

表

明同属一个属 (大豆 )的三个样 品的亲缓性
,

因基因组中存在同源序列而使大多数引物的

结合位点相同
,

使扩增产物也相同
;
有 15 个 引物其扩增产物具有多态性

,

电泳观察
,

后代

与供体具有某条祖同带存在
,

而受体中无此带存在
。

表 明野生大豆与栽培大豆种的差异
,

其基因组中存在非同源序列
,

使引物结合位点在非同源序列上而使扩增产物具多态性
。

其

中有 3 个引物重演性好
,

在同时扩增三个种品中
,

后代与供体的扩增产物各出现 2 一 4 条

不等的相同带
,

而此带受体中却不存在
。

说明后代中这条带是 由于供体 D N A 片段整合到

受体基因组中
,

并得到表达的结果
。
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