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摘　要：从 ＮＣＢＩ下载了大豆的 ＥＳＴ和 ＧＳＳ序列，以 ＳＳＲ两侧序列各 １００ｎｔ的片段作为分析材料，统计 ＳＳＲ数目、

计算侧翼序列碱基组成，对 ＳＳＲ侧翼序列进行了序列比对和数据库 ｂｌａｓｔ搜索。结果表明：大豆 ＳＳＲ分布频率为

１／６．６７ｋｂ，侧翼序列 ＧＣ含量为 ３７．８３％，二核苷重复是 ＳＳＲ的主要类型（６５．７％），同一种重复基元的 ＳＳＲ存在多

类型侧翼序列，同一类型的侧翼序列高度保守，不同类型的侧翼序列之间相似性较小，尤其是非 ＳＳＲ区域可以存在

与 ＳＳＲ侧翼序列相同的序列。由上述结果推断 ＳＳＲ引物可能扩增出不含 ＳＳＲ的产物，易位可以产生形成新类型

ＳＳＲ。这一分析结果有助于提高 ＳＳＲ引物设计效率和进一步阐明 ＳＳＲ的形成机理。

关键词：

中图分类号：Ｓ５６５．１　　　文献标识码：Ａ　　　文章编号：１０００９８４１（２０１０）０２０１９５０４

ＡｎａｌｙｓｉｓｏｎｔｈｅＣｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎｏｆＤｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅＳＳＲＦｌａｎｋｉｎｇＳｅｑｕｅｎｃｅｓｉｎＳｏｙ
ｂｅａｎ（Ｇｌｙｃｉｎｅｍａｘ）
ＺＨＡＮＳｈａｏｈｕａ１，ＳＨＥＮＧＸｉｎｙｉｎｇ２，ＦＡＮＨｏｎｇｈｏｎｇ２，ＣＡＩＹｏｎｇｐｉｎｇ２，ＬＩＮＹｉ２

（１．ＣｈｅｍｉｓｔｒｙａｎｄＢｉｏｌｏｇｙＤｅｐａｒｔｍｅｎｔ，ＷｅｓｔＡｎｈｕｉＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｌｕ’ａｎ２３７０１２；２．ＬｉｆｅＳｃｉｅｎｃｅＳｃｈｏｏｌ，ＡｎｈｕｉＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｈｅｆｅｉ，２３００３６，
Ａｎｈｕｉ，Ｃｈｉｎａ）

Ａｂｓｔｒａｃｔ：ＴｈｅｓｏｙｂｅａｎＥＳＴａｎｄＧＳＳｓｅｑｕｅｎｃｅｓｗｅｒｅｄｏｗｎｌｏａｄｅｄｆｒｏｍＮＣＢＩ，ａｎｄｔｈｅ１００ｎｔＳＳＲｆｌａｎｋｉｎｇｓｅｑｕｅｎｃｅｓｗｅｒｅ
ｅｘｔｒａｃｔｅｄａｓａｎａｌｙｚｉｎｇｍａｔｅｒｉａｌ．ＴｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆＳＳＲｓａｎｄｔｈｅｂａｓｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｏｆｔｈｅｆｌａｎｋｉｎｇｓｅｑｕｅｎｃｅｓｗｅｒｅｃａｌｃｕｌａｔｅｄ．
Ｍｅａｎｗｈｉｌｅ，ｔｈｅｍｕｌｔｉｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅａｌｉｇｎｍｅｎｔａｎｄｔｈｅｂｌａｓｔｓｃａｎｎｉｎｇｗｅｒｅｃｏｎｄｕｃｔｅｄ．Ｔｈｅｒｅｓｕｌｔｓｓｈｏｗｅｄｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｆｒｅｑｕｅｎ
ｃｙｏｆｓｏｙｂｅａｎＳＳＲｓｗａｓ１／６．６７ｋｂ，ＧＣｃｏｎｔｅｎｔｏｆｔｈｅｆｌａｎｋｉｎｇｓｅｑｕｅｎｃｅｓｗａｓ３７．８３％，ａｎｄｔｈｅｄｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｗａｓｍａｊｏｒｔｙｐｅ
ｏｆｔｈｅｍｏｔｉｆ．Ｔｈｅｍｕｌｔｉｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅａｌｉｇｎｍｅｎｔｒｅｖｅａｌｅｄｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃｔｙｐｅｓｆｌａｎｋｉｎｇｓｅｑｕｅｎｃｅｓｗｅｒｅｉｎａｎｙｋｉｎｄｏｆｍｏｔｉｆ．Ｔｈｅ
ｓａｍｅｔｙｐｅｆｌａｎｋｉｎｇｓｅｑｕｅｎｃｅｓｗｅｒｅｈｉｇｈｌｙｃｏｎｓｅｒｖｅｄ，ｂｕｔｄｉｆｆｅｒｅｎｔｔｙｐｅｆｌａｎｋｉｎｇｓｅｑｕｅｎｃｅｓｈａｄｌｅｓｓｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ．Ｅｓｐｅｃｉａｌｌｙ，ｔｈｅ
ｂｌａｓｔａｎａｌｙｚｉｎｇｓｈｏｗｅｄｔｈｅＳＳＲｆｌａｎｋｉｎｇｓｅｑｕｅｎｃｅｓｍａｙｅｘｉｓｔｉｎｎｏＳＳＲｒｅｇｉｏｎｓ．ＳｏｗｅｃｌａｉｍｅｄｎｏＳＳＲｆｒａｇｍｅｎｔｓｍａｙｂｅａｍ
ｐｌｉｆｉｅｄｂｙＳＳＲｐｒｉｍｅｒｐａｉｒｓ，ａｎｄｎｅｗｔｙｐｅＳＳＲｃｏｕｌｄｓｔｅｍｆｒｏｍｔｒａｎｓｌｏｃａｔｉｏｎ，ｗｈｉｃｈｉｓｏｎｅｋｉｎｄｏｆｃｈｒｏｍｏｓｏｍａｌｖａｒｉａｔｉｏｎｓ．
ＴｈｅａｎａｌｙｚｉｎｇｃｏｕｌｄｃｏｎｔｒｉｂｕｔｅｔｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｄｅｓｉｇｎｏｆＳＳＲｐｒｉｍｅｒｓａｎｄｔｏｆｕｒｔｈｅｒｉｌｌｕｍｉｎａｔｅｆｏｒｍａｔｉｖｅｍｅｃｈａｎｉｓｍｏｆｓｉｍｐｌｅｓｅ
ｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔｓ．
Ｋｅｙｗｏｒｄｓ：Ｓｏｙｂｅａｎ；ＳｉｍｐｌｅＳｅｑｕｅｎｃｅＲｅｐｅａｔ；ＣｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎｏｆＳｅｑｕｅｎｃｅ，ＦｌａｎｋｉｎｇＳｅｑｕｅｎｃｅ；Ｐｒｉｍｅｒ

　　真核生物基因组中存在大量长度可以变化的
串联重复序列（ｖａｒｉａｂｌｅｎｕｍｂｅｒｔａｎｄｅｍｒｅｐｅａｔ，ＶＮ
ＴＲ）［１］，重复基元数较少（１６）的 ＶＮＴＲ被 Ｊａｃｏｂ等

命名为简单重复序列 （ｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔ，
ＳＳＲ）［２］，ＳＳＲ在基因组中广泛随机分布、多态性好，

是一种信息丰富的遗传学标记。１９８９年，３个著名
实验室同时报导了根据 ＳＳＲ两侧的保守序列设计
引物，采用 ＰＣＲ方法检测 ＳＳＲ的长度多态性［３－５］

，

后来人们发现，ＳＳＲ标记还表现为复等位共显性的
孟德尔式遗传、重复性好、成本相对较低等优点

［６］
，

因此 ＳＳＲ分子标记成为当前应用最广泛的分子标
记之一

［１－９］
。

Ａｋｋａｙａ等最早证实了大豆含有高多态性的

ＳＳＲ标记［１０］
，目前，ＳＳＲ标记在大豆遗传图谱构建、

遗传多样性、进化关系、ＱＴＬ分析、种质鉴定、分子
标记辅育种等方面应用越来越广泛

［１１－１２］
。

ＳＳＲ侧翼保守序列是设计引物的依据，已经报导
的大豆 ＳＳＲ引物对超过 ９００个［１１］

，目前是通过试验

的方法筛选这些引物，对于 ＳＳＲ侧翼序列的保守程
度、序列长度、在基因组中是否只分布于 ＳＳＲ的两
侧、是否是所有的 ＳＳＲ都具有保守序列、同一种类型
的 ＳＳＲ是否存在多种保守序列等问题尚缺乏深入研
究。１９９２年 Ａｋｋａｙａ等分析大豆 ＳＳＲ时，Ｇｅｎｂａｎｋ中
只有１４１个大豆序列［１０］

，而目前 Ｇｅｎｂａｎｋ中大豆核

苷酸序列数近２００万个，随着大豆核苷酸数据库中序
列的激增和分析技术的发展，分析这些问题成为可能
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和必要。现以大豆二核苷酸 ＳＳＲ为例，分析 ＳＳＲ侧
翼序列的保守性特征，为有针对性地设计 ＳＳＲ引物
和分析 ＳＳＲ的形成机理提供依据。

１　材料与方法

１．１　序列下载和 ＳＳＲ位点的发掘
分别从 ＮＣＢＩ（美国国立生物技术信息中心，ｈｔ

ｔｐ：／／ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ）的大豆 ＥＳＴ（Ｅｘ
ｐｒｅｓｓｅｄＳｅｑｕｅｎｃｅＴａｇ，表达序列标签）和 ＧＳＳ（Ｇｅ
ｎｏｍｅＳｕｒｖｅｙＳｅｑｕｅｎｃｅ，基因组勘测序列）数据库查
询和随机下载长度不小于６００ｎｔ的序列各５０００个，
应用 ＳＳＲＩＴ（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｇｒａｍｅｎｅ．ｏｒｇ／ｄｂ／ｓｅａｒｃｈｅｓ／
ｓｓｒｔｏｏｌ）在线搜索ＳＳＲ，检索标准为重复基元２，３，４，
５，６，最小重复次数为５。
１．２　ＳＳＲ侧翼序列的处理

选取所有二核苷酸 ＳＳＲ起点距 ５′端大于
１００ｎｔ，终点距３′端也大于１００ｎｔ的序列，截取 ＳＳＲ

左侧上游１００ｎｔ序列和右侧下游 １００ｎｔ序列，截取
的序列命名原则是：前 ２个字母表示重复基元，第 ３
个字母 ｌ表示左侧序列，ｒ表示右侧序列，然后是数
据编号，例如 ａｃｌ２表示 ａｃ重复基元左侧截取的序
列，编号为２。
１．３　分析软件与数据处理

碱基组成和碱基相似性分析采用软件 ＢｉｏＥｄｉｔ，
序列比对采用软件 ＣｌｕｓｔａｌＸ２．０．１０和 ＮＣＢＩ在线
Ｂｌａｓｔｎ。

２　结果与分析

２．１　含 ＳＳＲ的序列数及侧翼序列碱基组成

　　二核苷酸 ＳＳＲ一般可以分为４类［１２］
，分析序列

保守性需要区分序列的方向，所以将二核苷酸 ＳＳＲ
按照６类来统计。总共 １００００个序列含有 ８７３个
ＳＳＲ位点，大约 １２个序列含有 １个 ＳＳＲ位点，ＳＳＲ
分布频率总平均为１／６．６７ｋｂ，二核苷酸占６５．７％，

表 １　ＥＳＴ和 ＧＳＳ序列含 ＳＳＲ的数目

Ｔａｂｌｅ１　ＳＳＲｎｕｍｂｅｒｉｎｔｈｅＥＳＴａｎｄＧＳＳｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

数据库

Ｄａｔａｂａｓｅ

基元核苷酸数量 Ｎｕｍｂｅｒｏｆｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｉｎｍｏｔｉｆｓ
２ ３ ４ ５ ６ 合计 Ｔｏｔａｌ

ＡＴ／ＴＡ ＡＣ／ＣＡ ＡＧ／ＧＡ ＣＴ／ＴＣ ＧＴ／ＴＧ ＣＧ／ＣＧ
ＧＳＳ １１５ ２９ ４８ ４６ １６ １ ９１ ３ ０ ０ ３４９
ＥＳＴ ６１ ２７ ９８ １１９ １４ ０ １９１ ８ ４ ２ ５２４

合计 Ｔｏｔａｌ １７６ ５６ １４６ １６５ ３０ １ ２８２ １１ ４ ２ ８７３

是 ＳＳＲ的主要类型，其中 ＣＧ／ＣＧ的 ＳＳＲ基元总共
只有 １个。该文分析侧翼序列不少于 １００ｎｔ的
ＳＳＲ，筛选后的 ＧＳＳ序列９９个，ＥＳＴ序列１２２个。

表２中分别列出了 ＥＳＴＳＳＲ２个侧翼序列 Ａ＋
Ｔ和Ｇ＋Ｃ的含量，并由此可以计算出大豆ＥＳＴＳＳＲ
侧翼序列 Ａ＋Ｔ平均为 ５９．８６％，Ｇ＋Ｃ平均为

４０１２％；同理，由表 ３可知大豆 ＧＳＳＳＳＲ侧翼序列
Ａ＋Ｔ平均为６３．７７％，Ｇ＋Ｃ平均为３５．５４％。在所
有被分析的 ＥＳＴＳＳＲ和 ＧＳＳＳＳＲ中，Ａ＋Ｔ含量
５５．６４％ ～７２．７１％，总平均为 ６１．８１％，侧翼序列 Ｇ
＋Ｃ含量为２７．２９％ ～４４．３６％，总平均为３７．８３％。

表 ２　大豆 ＥＳＴＳＳＲ侧翼序列的碱基组成

Ｔａｂｌｅ２　ＢａｓｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｏｆｔｈｅＥＳＴＳＳＲｆｌａｎｋｉｎｇｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

基元类型

Ｍｏｔｉｆｔｙｐｅ
左侧序列 Ｌｅｆｔｓｉｄｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓ 右侧序列 Ｒｉｇｈｔｓｉｄｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

Ａ Ｔ Ｇ Ｃ Ａ＋Ｔ／％ Ｇ＋Ｃ／％ Ａ Ｔ Ｇ Ｃ Ａ＋Ｔ／％ Ｇ＋Ｃ／％
ＡＣ／ＣＡ ３２１ ３６４ １２７ ２８８ ６２．２７ ３７．７３ ３２１ ２９１ ２２２ ２６６ ５５．６４ ４４．３６
ＡＧ／ＧＡ ８４３ ８５５ ５９２ ５０９ ６０．６４ ３９．３２ ８４４ ８２２ ６１０ ５２４ ５９．５０ ４０．５０
ＡＴ／ＴＡ １４２４ １１９０ ６９９ ７８５ ６３．７６ ３６．２０ １２２５ １２８１ ８３０ ７６１ ６１．１２ ３８．８０
ＣＴ／ＴＣ ７５１ ９０３ ４４２ ７０３ ５９．０７ ４０．８９ ７２４ ９０３ ５３８ ６３５ ５８．１１ ４１．８９
ＧＴ／ＴＧ １２２ １２４ ６９ ８５ ６１．５０ ３８．５０ １１０ １１８ ８２ ９０ ５７．００ ４３．００

总计或平均
Ｔｏｔａｌｏｒ
ａｖａｒｅｇｅ

３４６１ ３４３６ １９２９ ２３７０ ６１．４５ ３８．５３ ３２２４ ３４１５ ２２８２ ２２７６ ５８．２７ ４１．７１

表 ３　大豆 ＧＳＳＳＳＲ侧翼序列的碱基组成

Ｔａｂｌｅ３　ＢａｓｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｏｆｔｈｅＧＳＳＳＳＲｆｌａｎｋｉｎｇｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

基元类型

Ｍｏｔｉｆｔｙｐｅ
左侧序列 Ｌｅｆｔｓｉｄｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓ 右侧序列 Ｒｉｇｈｔｓｉｄｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

Ａ Ｔ Ｇ Ｃ Ａ＋Ｔ／％ Ｇ＋Ｃ／％ Ａ Ｔ Ｇ Ｃ Ａ＋Ｔ／％ Ｇ＋Ｃ／％
ＡＣ／ＣＡ ２５６ ２８６ １２１ ２２４ ６０．２２ ３８．３３ ３２２ ２５１ ９３ ２３２ ６３．６７ ３６．１１
ＡＧ／ＧＡ ６４８ ４９４ ４３３ ３２３ ６０．１１ ３９．７９ ６６１ ４４６ ４６１ ３１０ ５８．２６ ４０．５８
ＡＴ／ＴＡ １４３０ １５０９ ７０７ ６３５ ６８．３５ ３１．２１ １６５０ １５８５ ６９０ ６８１ ６８．８３ ２９．１７
ＣＴ／ＴＣ ４９１ ５４１ ２８６ ３７７ ６０．７１ ３９．００ ４８１ ５６２ ２７４ ３７４ ６１．３５ ３８．１２
ＧＴ／ＴＧ ２０２ ３０７ １０８ ８３ ７２．７１ ２７．２９ １８６ ２５８ １４５ １０５ ６３．４３ ３５．７１

总计或平均
Ｔｏｔａｌｏｒ
ａｖａｒｅｇｅ

３０２７ ３１３７ １６５５ １６４２ ６４．４２ ３５．１３ ３３００ ３１０２ １６６３ １７０２ ６３．１１ ３５．９４
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２．２　同类基元侧翼序列的 ＣｌｕｓｔａｌＸ比对和相似性
分析

由图１ＣｌｕｓｔａｌＸ２．０．１０序列比对的结果可以看
出，各序列排列并不整齐，表明侧翼保守序列与核

心基元之间的距离不完全一致。ＥＳＴＳＳＲ的 ａｔｌ１、
ａｔｌ２、ａｔｌ３、ａｔｌ１３存在高度相似，其中 ａｔｌ１、ａｔｌ２、ａｔｌ３

的１００个碱基完全一致，他们与 ａｔｌ１３相差一个碱基
的空位，但是这４个序列与其它序列之间的相似性
较低，ａｔｌ１１与 ａｔｌ４序列存在 ９７％的碱基一致性，
ａｔｌ１８的 １００个碱基中 ６８个碱基与 ｔａｌ１３相应片段
的６１个碱基一致，６５个碱基与 ａｔｌ２０相应片段的５８
个碱基一致，表明同一种核心基元存在多种保守序

图 １　ＥＳＴＳＳＲ基元为 ＡＴ／ＴＡ的左侧序列 ＣｌｕｓｔａｌＸ比对结果

Ｆｉｇ．１　ＭｕｌｔｉｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅａｌｉｇｎｍｅｎｔｆｏｒｔｈｅｌｅｆｔｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆＡＴ／ＴＡｍｏｔｉｆｉｎｔｈｅＥＳＴＳＳＲ

图 ２　ＧＳＳＳＳＲ基元为 ＴＣ／ＣＴ左侧序列 ＣｌｕｓｔａｌＸ比对的结果

Ｆｉｇ．２　ＭｕｌｔｉｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅａｌｉｇｎｍｅｎｔｆｏｒｔｈｅｌｅｆｔｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆＴＣ／ＣＴｍｏｔｉｆｉｎｔｈｅＧＳＳＳＳＲ

表 ４　ＥＳＴＳＳＲ侧翼序列的相似性

Ｔａｂｌｅ４　ＳｉｍｉｌａｒｉｔｙｏｆｔｈｅＥＳＴＳＳＲｆｌａｎｋｉｎｇｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

侧翼序列类型

Ｆｌａｎｋｉｎｇ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｓｔｙｐｅ

ａｔｌ１ ａｔｌ２ ａｔｌ３ ａｔｌ４ ａｔｌ１１ ａｔｌ１３ ａｔｌ１６

ａｔｌ２ １．０００

ａｔｌ３ １．０００１．０００

ａｔｌ４ ０．２５２０．２５２０．２５２

ａｔｌ１１ ０．２５００．２５００．２５００．９６０

ａｔｌ１３ ０．９８００．９８００．９８００．２５２０．２５０

ａｔｌ１６ ０．２５４０．２５４０．２５４０．２６９０．２７８０．２５４

ａｔｌ１７ ０．２５４０．２５４０．２５４０．２６９０．２７８０．２５４ １．０００

列，且保守序列的长短不一，这一点从图 ２的 ＧＳＳ
ＳＳＲ也得到证明，例如 ｃｔｌ２、ｃｔｌ６、ｔｃｌ８之间以及 ｔｃｌ２，
ｔｃｌ７之间存在高度保守序列。同时也发现 ｔｃｌ１０等
序列与其他被分析序列不存在保守序列。表 ４定
量地表明了 ＳＳＲ侧翼序列的上述特点，其他侧翼序
列比对都得到类似结果。

２．３　侧翼序列的 Ｂｌａｓｔ分析
同一个重复基元的两侧序列成为 １对侧翼序

列，ＥＳＴ序列中，ａｃｌ２和 ａｃｒ２是同一个重复基元 ＡＣ
的侧翼序列，以 ＥＳＴＳＳＲ的 ａｃｌ２和 ａｃｒ２２个序列为
例，通过 ＮＣＢＩ大豆 ＥＳＴ数据库在线 Ｂｌａｓｔ查询
（２００９年８月９日），与 ａｃｌ２高度相似的序列３６个，
与 ａｃｒ２高度相似的序列 ６８个，比较二者的查询结
果，其中３２条记录为相同序列，该３２条序列查找到
６４个 ＳＳＲ位点，其中每个序列都至少包含１个基元
为 ＡＣ或 ＧＴ的 ＳＳＲ，重复基元为 ＧＴ的 ＳＳＲ，其互补
链中存在（ＡＣ）ｎ的 ＳＳＲ，ＧＳＳ的 ａｃｌ２与大豆 ＧＳＳ数
据库 Ｂｌａｓｔ比对，共得到２７条高度相似序列，ＧＳＳ的
ａｃｒ２与大豆 ＧＳＳ数据库 Ｂｌａｓｔ比对，查询到 ３２条高
度相似序列，２者共有的序列 １３条，该 １３条序列有
６条含有（ＡＣ）ｎ或（ＧＴ）ｎ的 ＳＳＲ，表 ５是该 ６条序
列与 ａｃｌ２、ａｃｒ２的 Ｂｌａｓｔ结果。
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表 ５　ＧＳＳＳＳＲ的侧翼序列与大豆 ＧＳＳ数据库 Ｂｌａｓｔ分析结果

Ｔａｂｌｅ５　ＢｌａｓｔｂｅｔｗｅｅｎｔｈｅｆｌａｎｋｉｎｇｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆｔｈｅＧＳＳＳＳＲａｎｄｔｈｅｓｏｙｂｅａｎＧＳＳｄａｔａｂａｓｅ

记录号

Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ

ＡＣ基元左侧序列 ａｃｌ２

Ｌｅｆｔｓｉｄｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓａｃｌ２ｏｆｍｏｔｉｆＡＣ

ＡＣ基元右侧序列 ａｃｒ２

Ｒｉｇｈｔｓｉｄｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓａｃｒ２ｏｆｍｏｔｉｆＡＣ

最大得分

Ｍａｘｓｃｏｒｅ

总分

Ｔｏｔａｌｓｃｏｒｅ

查询覆盖率

Ｑｕｅｒｙ

Ｃｏｖｅｒｇｅ／％

期望值

Ｅｖａｌｕｅ

最大匹配

Ｍａｘｉｄｅｎｔ／％

最大得分

Ｍａｘｓｃｏｒｅ

总分

Ｔｏｔａｌｓｃｏｒｅ

查询覆盖率

Ｑｕｅｒｙ

Ｃｏｖｅｒｇｅ／％

期望值

Ｅｖａｌｕｅ

最大匹配

Ｍａｘｉｄｅｎｔ／％

ＢＨ６１０１１０ １８５ １８５ １００ ２ｅ４６ １００ １８５ １８５ １００ ２ｅ４６ １００
ＣＧ８１３５９８ １８５ １８５ １００ ２ｅ４６ １００ １８５ １８５ １００ ２ｅ４６ １００
ＣＧ８２１１６１ １８５ １８５ １００ ２ｅ４６ １００ １８５ １８５ １００ ２ｅ４６ １００
ＥＤ７３２９０９ １６９ １６９ １００ ２ｅ４１ ９７ １００ １００ ６３ ８ｅ２１ ９５
ＥＤ７５４７７７ １６３ １６３ １００ １ｅ３９ ９６ １５２ １５２ ９４ ２ｅ３６ ９５
ＥＤ７７５２８７ １５２ １５２ １００ ２ｅ３６ ９４ １３５ １３５ ９３ ２ｅ３１ ９３

３　讨论

从分析结果来看，对同一重复基元的 ＳＳＲ而
言，存在多种侧翼序列，根据序列的保守性可以将

这些序列分成若干类型，同一类型的侧翼序列高度

保守，相似性可以达到１００％，但是不同类型的侧翼
序列之间保守性较低，相似性一般介于 ２０％ ～３０％
之间，保守序列的长度也可以发生变化，而且保守

序列与 ＳＳＲ的起点或终点的距离也可以不同。采
用成对的侧翼序列与大豆核苷酸数据库 Ｂｌａｓｔ分
析，发现非 ＳＳＲ区域可以同时存在这样的 ２个侧翼
序列，如果依据这样的侧翼序列设计引物，ＰＣＲ扩
增的产物可以不包含 ＳＳＲ，例如 ＧＳＳＳＳＲ的 ａｃｌ２和
ａｃｒ２可以同时与 ＣＬ８９５０２６、ＣＺ５０９００４、ＣＺ５２２３００、
ＥＤ６８５０８５、ＥＤ７１７９１６、ＥＤ７３６０５０、ＥＤ７４３２８７存在高
度相似性。ＳＳＲ引物可能扩增出非 ＳＳＲ产物，ＳＳＲ
分子标记就不仅仅是简单重复序列的长度多态性，

在利用 ＳＳＲ进行基因定位时，也要考虑到产物的假
阳性可能。

Ｊｅｆｆｒｅｙｓ等认为 ＳＳＲ是由于高等生物减数分裂
过程中经过不对等交换或者 ＤＮＡ的滑动复制产生
的

［１３－１４］
，但是这只能解释高度保守的 ＳＳＲ侧翼为

什么存在重复基元的长度多态性。同一重复基元

的 ＳＳＲ具有多种侧翼序列以及基因组中非 ＳＳＲ区
域存在 ＳＳＲ侧翼序列，这表明 ＳＳＲ还可以通过易位
等方式产生。

碱基组成是设计引物的重要参数，从表 ２和表
３可以看出大豆 ＳＳＲ的侧翼序列 ＡＴ比例多数在
６０％ ～６５％之间，常规 ＳＳＲ引物设计，缺乏对 ＳＳＲ
侧翼序列保守性的分析，这样设计的引物需要通过

试验来筛选，此工作耗时又增加成本，通过 Ｂｌａｓｔ分
析，如果能找到较多与侧翼序列高度相似的序列，

优先选择这些序列设计引物，成功率有可能显著提

高。对于已经设计的引物，通过同源序列相似性分

析以及高度相似序列的多少作为初选手段，是否可

以减少使用引物的盲目性，有待于进一步证明。
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