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ｔｒｅａｔｍｅｎｔ．ＴｈｅｓｅｅｄｓｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎａｎｄｖｉａｂｉｌｉｔｙｏｆＦ２ｐｒｏｇｅｎｉｅｓｓｈｏｗｅｄｎｏｒｍａｌｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｕｎｄｅｒｂｏｔｈ
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ｐｅａｋ，ａｎｄａｔｔａｉｎｓｉｔｓｈｉｇｈｅｓｔｐｏｔｅｎｔｉａｌｑｕａｌｉｔｙａｔｐｈｙｓｉｏ
ｌｏｇｉｃａｌｍａｔｕｒｉｔｙ（ｍａｘｉｍｕｍｓｅｅｄｄｒｙｗｅｉｇｈｔ）．Ｄｕｅｔｏ
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Ｅａａｇ
／Ｍｃａｇ１８０

ＣＭ６０ ＡＢ２１３６６３

Ｆｏｒｗａｒｄ：５＇ｇａａｔｔｃａａｇｃｔａａｃａ
ａｇｔｔｔｃｔｃｔ３＇
Ｒｅｖｅｒｓｅ：５＇ｔｔａａｃａｇｃａｇｃｔｇｃａａ
ｃａａｃａａｔ３＇

Ｅａｃｔ
／Ｍｃｔｔ１５７

ＣＭ６０ ＡＢ２１３６６４

Ｆｏｒｗａｒｄ：５＇ｇａａｔｔｃａｃｔｃａｇｃｔｇｔｔａ
ｃａｔ３＇
Ｒｅｖｅｒｓｅ：５＇ｔｔａａｃｔｔｇｔｃｃａｇｃａｔｇａｔ
３＇

Ｅａｇｃ
／Ｍｃａｇ１０４

ＧＣ１０９８１ＡＢ２１３６６５
Ｆｏｒｗａｒｄ：５＇ｔｔａａｃａｇｇａａａａｇｇｔａ
ｃａｔ３＇
Ｒｅｖｅｒｓｅ：５＇ｇａａｔｔｃａｇｃｃｃｔｔｃｔ３＇

Ｅａｇｇ
／Ｍｃａｃ１１５

ＧＣ１０９８１ＡＢ２１３６６６

Ｆｏｒｗａｒｄ：５＇ｇａａｔｔｃａｇｇｇｔｇｔｔｇａａａｔ
３＇
Ｒｅｖｅｒｓｅ：５＇ｔｔａａｃａｃｃａｔａａｇａｇｇｔ
ｔａｔ３＇

ｃｏｒｒｅｃｔｆｒａｇｍｅｎｔ．Ｔｈｅｐｒｉｍｅｒｓｆｒｏｍ Ｅａａｇ／Ｍｃａｃ２３３
ａｎｄＥａｃｔ／Ｍｃｔｔ１５７ｓｈｏｗｅｄａｖｅｒｙｃｌｅａｒｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ
ｂａｎｄｗｉｔｈａｃｏａｍｐｌｉｆｉｅｄｂａｎｄ．Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅ，ｔｈｅｓｅｔｗｏ
ｍａｒｋｅｒｓｗｅｒｅｕｓｅｄｔｏｃｈｅｃｋｔｈｅｓｅｇｒｅｇａｔｉｏｎｉｎｔｈｅＦ２
ｐｒｏｇｅｎｉｅｓ．ＦｏｒｍａｒｋｅｒＥａａｇ／Ｍｃａｃ２３３，１０８Ｆ２ｐｒｏｇｅ
ｎｉｅｓｓｈｏｗｅｄｔｈｅｓａｍｅｇｅｎｏｔｙｐｅａｓＣＭ６０，ｗｈｉｌｅｔｈｅｏｔｈ
ｅｒ３１Ｆ２ ｐｒｏｇｅｎｉｅｓｓｈｏｗｅｄｔｈｅｓａｍｅｇｅｎｏｔｙｐｅａｓ
ＧＣ１０９８１（ｆｉｔｆｏｒ３∶１，χ２＝０５４０，ｐ＝０．４６３）．Ｆｏｒ
ｍａｒｋｅｒＥａｃｔ／Ｍｃｔｔ１５７，１０２Ｆ２ ｐｒｏｇｅｎｉｅｓｓｈｏｗｅｄｔｈｅ
ｓａｍｅｇｅｎｏｔｙｐｅａｓＣＭ６０，ｗｈｉｌｅｔｈｅｏｔｈｅｒ３７Ｆ２ｐｒｏｇｅ
ｎｉｅｓｓｈｏｗｅｄｔｈｅｓａｍｅｇｅｎｏｔｙｐｅａｓＧＣ１０９８１（ｆｉｔｆｏｒ３
∶１，χ２＝０１９４，ｐ＝０．６５９）．ＴｈｅＳＣＡＲｍａｒｋｅｒｓｄｅ
ｖｅｌｏｐｅｄｆｒｏｍＡＦＬＰｍａｒｋｅｒｗｅｒｅｉｎｈｅｒｉｔｅｄｉｎａＭｅｎｄｅ
ｌｉａｎｍａｎｎｅｒｗｉｔｈｄｏｍｉｎａｎｔｓｅｇｒｅｇａｔｉｏｎｐａｔｔｅｒｎｓ（３∶
１）．Ａｔｔｅｓｔｗａｓｃａｒｒｉｅｄｏｕｔｔｏｃｏｍｐａｒｅｔｈｅｍｅａｎｓｏｆ
ｔｈｅｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎａｎｄｖｉａｂｉｌｉｔｙｂｅｔｗｅｅｎｔｈｅｔｗｏｇｅｎｏ
ｔｙｐｅｓ，ｔｈｅＰｖａｌｕｅｓｆｏｒａｌｌｔｅｓｔｓｗｅｒｅｌｅｓｓｔｈａｎ０．００１．
Ｔｈｅｒｅｗａｓａｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎｔｈｅｔｗｏｇｅｎ
ｏｔｙｐｅｓ．ＴｈｅｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎａｎｄｖｉａｂｉｌｉｔｙｏｆｔｈｅＧＣ１０９８１
ｇｅｎｏｔｙｐｅｗｅｒｅｈｉｇｈｅｒｔｈａｎｔｈｅＣＭ６０ｇｅｎｏｔｙｐｅ．
３．３　ＧｅｎｅｔｉｃｍａｐｐｉｎｇａｎｄＱＴＬｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ

Ｂｙｌｉｎｋａｇｅａｎａｌｙｓｉｓ，ｍａｒｋｅｒＥａａｇ／Ｍｃａｃ２３３ａｎｄ
Ｅａｃｔ／Ｍｃｔｔ１５７ｗｅｒｅｉｎｔｈｅｓａｍｅｌｉｎｋａｇｅｇｒｏｕｐ．Ｔｈｅ
ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎｔｈｅｍａｒｋｅｒｓｗａｓ２５．８ｃＭ．Ａ
ＱＴＬｗａｓｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄｂｙａｌｌｔｈｅｆｏｕｒｉｎｄｉｃａｔｏｒｓｉｎｃｌｕｄｉｎｇ
ＩＷｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ，ＣＤｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ，ＩＷ ｖｉａｂｉｌｉｔｙａｎｄＣＤ
ｖｉａｂｉｌｉｔｙ．ＴｈｅＱＴＬｅｘｐｌａｉｎｅｄ２９％ ａｎｄ３２％ ｏｆｔｈｅ
ｖａｒｉａｔｉｏｎｉｎｔｈｅｖｉａｂｉｌｉｔｙｏｆｔｈｅｔｗｏｗｅａｔｈｅｒｉｎｇｔｒｅａｔ
ｍｅｎｔｓ．Ｉｔｗａｓｈｉｇｈｅｒｔｈａｎｔｈｏｓｅｉｎｔｈｅｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎｏｆ
ｂｏｔｈｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ（１２％ ａｎｄ１９％）．ＴｈｉｓＱＴＬｍａｙｃｏｎ
ｔｒｉｂｕｔｅｍｏｒｅｆｏｒｖｉａｂｉｌｉｔｙｔｈａｎｆｏｒｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ．Ｉｆｔｈｅａｖ
ｅｒａｇｅｓｃｏｒｅｏｆｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎａｎｄｖｉａｂｉｌｉｔｙｏｆｂｏｔｈｔｒｅａｔ
ｍｅｎｔｓｗａｓｃｏｎｓｉｄｅｒｅｄｔｏｂｅａｃｏｍｐｏｓｉｔｅｉｎｄｅｘｆｏｒｆｉｅｌｄ
ｗｅａｔｈｅｒｉｎｇｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ，ａＱＴＬｃｏｕｌｄａｌｓｏｂｅｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄａｔ
１４ｃＭｆｒｏｍｍａｒｋｅｒＥａａｇ／Ｍｃａｃ２３３ｗｉｔｈａＬＯＤｓｃｏｒｅ
ｏｆ９．４．ＴｈｉｓＱＴＬｅｘｐｌａｉｎｅｄ２９７％ ｏｆｔｈｅｖａｒｉａｔｉｏｎｉｎ
ｗｅａｔｈｅｒｉｎｇｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ（Ｔａｂｌｅ２）．
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Ｔａｂｌｅ２　ＴｈｅＱＴＬｐｏｓｉｔｉｏｎａｎｄｇｅｎｅｔｉｃｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎｆｏｒｔｈｅｇｅｒ
ｍｉｎａｔｉｏｎａｎｄｖｉａｂｉｌｉｔｙ．Ｔｈｅｍａｐｄｉｓｔａｎｃｅｗａｓ２５．８ｃＭ
ｂｅｇｉｎｎｉｎｇｆｒｏｍ ｍａｒｋｅｒＥａａｇ／Ｍｃａｃ２３３（０ｃＭ）ｔｏ
ｍａｒｋｅｒＥａｃｔ／Ｍｃｔｔ１５７（２５．８ｃＭ），ａｎｄｔｈｅＱＴＬｐｏｓｉ
ｔｉｏｎｗａｓｔｈｅｐｅａｋＬＯＤｓｃｏｒｅｆｒｏｍｍａｒｋｅｒＥａａｇ／Ｍｃａｃ
２３３

Ｗｅａｔｈｅｒｉｎｇ

ｉｎｄｉｃａｔｏｒ
ＱＴＬｐｏｓｉｔｉｏｎ

／ｃＭ
ＬＯＤｓｃｏｒｅ

Ａｄｄｉｔｉｖｅ

ｅｆｆｅｃｔ
Ｒ２／％

ＩＷｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ １８．０ ３．４ －５．５１８ １１．９
ＣＤｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ １０．０ ５．１ －７．８５０ １８．７
ＩＷｖｉａｂｉｌｉｔｙ １６．０ ９．０ －６．００２ ２９．２
ＣＤｖｉａｂｉｌｉｔｙ １２．０ ９．０ －６．２７０ ３１．８

Ｏｖｅｒａｌｌｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ １４．０ ９．４ －６．１０７ ２９．７

 ＩＷ＝ｉｎｃｕｂａｔｏｒｗｅａｔｈｅｒｉｎｇ；ＣＤ＝ｃｏｎｔｒｏｌｌｅｄｄｅｔｅｒｉｏｒａｔｉｏｎ；Ｏｖｅｒａｌｌｒｅ

ｓｉｓｔａｎｃｅｉｓｔｈｅｍｅａｎｏｆｔｈｅｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎａｎｄｖｉａｂｉｌｉｔｙｏｆｂｏｔｈｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ．

３．４　ＭａｒｋｅｒＡｓｓｉｓｔｅｄＳｅｌｅｃｔｉｏｎ，Ｂａｃｋｃｒｏｓｓｉｎｇａｎｄ
ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙｅｖａｌｕａｔｉｎｇ
ＡｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏｔｈｅＤＮＡ ｂａｎｄｐａｔｔｅｒｎｏｆＳＣＡＲ

ｍａｒｋｅｒＥａａｇ／Ｍｃａｃ２３３ａｎｄＥａｃｔ／Ｍｃｔｔ１５７，ａｍｏｎｇｔｈｅ
１３９ｔｅｓｔｅｄＦ２ｐｒｏｇｅｎｉｅｓ，９１ｐｒｏｇｅｎｉｅｓｐｒｅｓｅｎｔｅｄｂａｎｄｓ
ｂｙｂｏｔｈｍａｒｋｅｒｓ（Ａ＿Ｂ＿），２８ｐｒｏｇｅｎｉｅｓｐｒｅｓｅｎｔｅｄ
ｂａｎｄｓｂｙｏｎｌｙｏｎｅｍａｒｋｅｒ（Ａ＿ｂｂｏｒａａＢ＿），ａｎｄ２０
ｐｒｏｇｅｎｉｅｓｓｈｏｗｅｄｎｏｂａｎｄｂｙｅｉｔｈｅｒｍａｒｋｅｒ（ａａｂｂ）．
ＢｙｏｎｅｗａｙＡＮＯＶＡｔｅｓｔ，ａｌｌｔｈｅＰｖａｌｕｅｓｗｅｒｅｌｅｓｓ
ｔｈａｎ０．０５，ｍｏｓｔｏｆｔｈｅＰｖａｌｕｅｓｗｅｒｅｌｅｓｓｔｈａｎ０．００１．
Ｔｈｅｒｅｗａｓａｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅａｍｏｎｇｔｈｅｓｅｔｈｒｅｅ
ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ．Ｉｎｂｏｔｈｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ，ｔｈｅａａｂｂｇｅｎｏｔｙｐｅ
（ｓａｍｅａｓＧＣ１０９８１）ｈａｄａｈｉｇｈｅｒｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎａｎｄｖｉａ
ｂｉｌｉｔｙｔｈａｎｏｔｈｅｒｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｔｅｓａｎｄｈｏｍｏｚｙｇｏｔｅｓ．

Ｂｙｃｏｍｐａｒｉｎｇｔｈｅｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎａｎｄｖｉａｂｉｌｉｔｙｏｆｔｈｅ
２０Ｆ２ ｐｒｏｇｅｎｉｅｓｔｈａｔｓｈｏｗｅｄｓａｍｅＤＮＡ ｐａｔｔｅｒｎａｓ
ＧＣ１０９８１（ａｂｓｅｎｔｂａｎｄａｔｂｏｔｈｍａｒｋｅｒｓ），ｓｅｖｅｎＦ２ｐｒｏｇ
ｅｎｉｅｓｗｉｔｈｈｉｇｈｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎａｎｄｖｉａｂｉｌｉｔｙｗｅｒｅｓｅｌｅｃｔｅｄ
ｆｏｒｂａｃｋｃｒｏｓｓｉｎｇｔｏｔｈｅｒｅｃｕｒｒｅｎｔｐａｒｅｎｔＣＭ６０．Ｔｏｔａｌｌｙ
４３ＢＣ１Ｆ１ｐｌａｎｔｓｗｅｒｅｄｅｖｅｌｏｐｅｄ．Ｔｈｅｙｅｌｌｏｗｐｏｄｓｆｒｏｍ
ｔｈｅ４３ＢＣ１Ｆ１ｐｌａｎｔｓｗｅｒｅｈａｒｖｅｓｔｅｄｓｅｐａｒａｔｅｌｙｆｏｒｆｉｅｌｄ
ｗｅａｔｈｅｒｉｎｇｅｖａｌｕａｔｉｏｎｂｙｃｏｎｔｒｏｌｌｅｄｄｅｔｅｒｉｏｒａｔｉｏｎｔｅｓｔ．
ＴｈｅｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎｏｆＢＣ１Ｆ１ ｐｌａｎｔｓｒａｎｇｅｄｆｒｏｍ２８ｔｏ
７８％，ｗｈｉｌｅｔｈｏｓｅｏｆＣＭ６０ａｎｄＧＣ１０９８１ｗｅｒｅ３０％ ａｎｄ
７４％，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．ＴｈｅｖｉａｂｉｌｉｔｙｏｆｔｈｅＢＣ１Ｆ１ｐｌａｎｔｓ
ｒａｎｇｅｄｆｒｏｍ ５８ｔｏ９４％，ｗｈｉｌｅｔｈｏｓｅｏｆＣＭ６０ａｎｄ
ＧＣ１０９８１ｗｅｒｅ５６％ ａｎｄ９０％，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．

Ｔａｂｌｅ３　Ａｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｔｈｅｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎａｎｄｖｉａｂｉｌｉｔｙｏｆ
ｔｈｅＦ３ｌｉｎｅａｎｄｔｈｅＢＣ１Ｆ１ｆａｍｉｌｙｄｅｒｉｖｅｄｆｒｏｍｔｈｅ
ｓａｍｅＦ２ｐｌａｎｔ．Ａｌｌｔｈｅｓｅｅｄｓｗｅｒｅｔｒｅａｔｅｄｂｙｃｏｎ

ｔｒｏｌｌｅｄｄｅｔｅｒｉｏｒａｔｉｏｎｍｅｔｈｏｄ

Ｌｉｎｅ

ｎａｍｅ

Ｆ２ Ｆ３ ＢＣ１Ｆ１（Ａｖｅｒａｇｅ）

Ｇｅｒｍｉｎａ

ｔｉｏｎ／％

Ｖｉａｂｉ

ｌｉｔｙ／％

Ｇｅｒｍｉｎ

ａｔｉｏｎ／％

Ｖｉａｂｉ

ｌｉｔｙ／％

Ｇｅｒｍｉｎ

ａｔｉｏｎ／％
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ｂｌｅ３）．Ｂｙｐａｉｒｅｄｔｔｅｓｔ，ｔｈｅｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎｔｈｅ
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４　ＤＩＳＣＵＳＳＩＯＮ



６
#

ＹＥＣｈａｎｇｒｏｎｇ：ＤｅｖｅｌｏｐｉｎｇＤＮＡＭａｒｋｅｒｓｆｏｒＡｓｓｉｓｔｉｎｇＳｅｌｅｃｔｉｏｎｏｆＦｉｅｌｄＷｅａｔｈｅｒｉｎｇＲｅｓｉｓｔａｎｃｅｉｎＳｏｙｂｅａｎ ８２７　　

ＴｈｅｕｓｅｏｆＢＳＡｉｎｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｗｉｔｈＡＦＬＰｍｅｔｈｏｄ
ｈａｓｂｅｅｎｐｒｏｖｅｄｔｏｂｅａｖｅｒｙｕｓｅｆｕｌａｎｄｐｏｗｅｒｆｕｌｔｅｃｈ
ｎｉｑｕｅｆｏｒｉｄｅｎｔｉｆｙｉｎｇｍａｒｋｅｒｓｔｈａｔａｒｅｔｉｇｈｔｌｙｌｉｎｋｅｄｔｏ，
ｏｒｃｏｓｅｇｒｅｇａｔｅｄ ｗｉｔｈ，ｇｅｎｅｓｕｎｄｅｒｌｙｉｎｇｍｏｎｏｇｅｎｉｃ
ｔｒａｉｔｓ［１６］．ＴｈｅｌｉｍｉｔａｔｉｏｎｉｓｔｈｅｄｉｆｆｉｃｕｌｔｙｏｆｕｓｉｎｇＡＦＬＰ
ｍａｒｋｅｒｓｏｎｌａｒｇｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｄｉｒｅｃｔｌｙ．Ｍｅｋｓｅｍ ｅｔ
ａｌ．［１７］ｈａｄｓｕｃｃｅｓｓｆｕｌｌｙｃｏｎｖｅｒｔｅｄＡＦＬＰｂａｎｄｉｎｔｏＳＴＳ
ｗｈｉｃｈｐｒｏｖｉｄｅｓａｎｅｆｆｉｃｉｅｎｔｔｏｏｌｆｏｒｇｅｎｏｍｉｃｍａｐｐｉｎｇ
ａｎｄｍａｒｋｅｒａｓｓｉｓｔｅｄｂｒｅｅｄｉｎｇ．Ｂｕｔｔｈｅｌｏｓｓｏｆｔｈｅｏｒｉｇｉ
ｎａｌｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｄｕｒｉｎｇｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｏｆｔｈｅＳＴＳａｎｄｌｏｓｓ
ｏｆｔｈｅｌｏｃｕｓｓｐｅｃｉｆｉｃｉｔｙｏｆｔｈｅＳＴＳｉｓｓｔｉｌｌａｎｅｘｐｅｒｉｍｅｎ
ｔａｌｃｈａｌｌｅｎｇｅｉｎｇｅｎｅｒａｔｉｎｇｓｅｑｕｅｎｃｅｓｐｅｃｉｆｉｃＳＴＳｓｆｒｏｍ
ＡＦＬＰｂａｎｄｓ．Ｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄｙ，ｔｈｏｕｇｈｗｅｓｕｃｃｅｓｓｆｕｌｌｙｉ
ｄｅｎｔｉｆｉｅｄ５ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃＡＦＬＰｍａｒｋｅｒｓｌｉｎｋｅｄｔｏｔｈｅ
ｆｉｅｌｄｗｅａｔｈｅｒｉｎｇｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｏｆｓｏｙｂｅａｎ，ｏｎｌｙｔｗｏｏｆｔｈｅ
ｆｉｖｅｓｅｑｕｅｎｃｅｄｆｒａｇｍｅｎｔｓｗｅｒｅｓｕｃｃｅｓｓｆｕｌｌｙｔｒａｎｓｆｅｒｉｎｔｏ
ＳＣＡＲｍａｒｋｅｒｓ．Ｔｈｅｓｅｇｒｅｇａｔｉｏｎａｎｄｌｉｎｋａｇｅａｎａｌｙｓｉｓ
ｉｎｄｉｃａｔｅｄｔｈａｔｔｈｅＳＣＡＲｍａｒｋｅｒｓｄｅｖｅｌｏｐｅｄｆｒｏｍＡＦＬＰ
ｍａｒｋｅｒｓｗｅｒｅｉｎｈｅｒｉｔｅｄｉｎａＭｅｎｄｅｌｉａｎｍａｎｎｅｒｗｉｔｈ
ｄｏｍｉｎａｎｔｓｅｇｒｅｇａｔｉｏｎｐａｔｔｅｒｎｓ（３∶１）．Ｔｈｅｄｏｍｉｎａｎｔ
ｈｏｍｏｚｙｇｏｔｅｓ（ＣＭ６０ｇｅｎｏｔｙｐｅ）ａｎｄｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｔｅｓｃｏｕｌｄ
ｎｏｔｂｅｄｉｓｔｉｎｇｕｉｓｈｅｄｂｙｔｈｅｓｅｄｏｍｉｎａｎｔｍａｒｋｅｒｓ．Ｈｏｗ
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