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摘　要：大豆组织中含有较多的蛋白质、糖类、酚类和脂类物质，要从中提取高质量的 ＤＮＡ比较困难。针对这一情况
提出一种改良ＵＲＥＡ大豆ＤＮＡ提取方法（ｍＵＲＥＡ），该方法用异丙醇沉淀 ＤＮＡ，并配制 ｗａｓｈｉｎｇｂｕｆｆｅｒ洗涤 ＤＮＡ沉
淀。并以大豆叶片和种子为材料，将 ｍＵＲＥＡ法与 ＣＴＡＢ法和 ＳＤＳ法进行对比。结果表明，以大豆叶片为材料时，
ｍＵＲＥＡ法提取的ＤＮＡ产率最高，质量最好；以大豆种子为材料时，ｍＵＲＥＡ法提取的ＤＮＡ产率略低于ＳＤＳ法，但纯度
最高。综合来看，ｍＵＲＥＡ法是一种高效的大豆基因组ＤＮＡ提取法，从大豆种子和叶片中提取的ＤＮＡ浓度和纯度都
较高，能满足后续各种分子生物学的要求。
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　　ＤＮＡ是遗传信息的载体，是重要遗传物质。一
定数量及高质量的 ＤＮＡ样品是进行 ＰＣＲ扩增、限
制性酶切、Ｓｏｕｔｈｅｒｎ杂交、测序等分子生物学研究的
保障。因此，选择合适的提取方法获取高质高量的

ＤＮＡ显得极为重要。植物 ＤＮＡ的提取方法有很
多，常用的方法有 ＣＴＡＢ法［１］、ＳＤＳ法［２］等，这些

ＤＮＡ提取方法在原理上基本一致，都是先裂解植物
细胞，再利用有机溶剂进行多次抽提，使蛋白质等沉

淀于有机溶剂中，而核酸保留在水相。但由于植物

材料在化学成分、组织结构等方面的差异，不同方法

对某一具体植物而言，提取效率差异很大。对于大

豆，由于其含有较多的蛋白质、糖类、酚类、脂类、色

素及其他干扰物，利用 ＣＴＡＢ法和 ＳＤＳ法有时难以
获取高质量的ＤＮＡ。因此，迫切需要一种更有效的
大豆基因组ＤＮＡ提取方法。

尿素（ＵＲＥＡ）法常用于菌类 ＤＮＡ的提取，其效
果明显优于 ＣＴＡＢ、ＳＤＳ等方法［３］。对于多糖等次

生物质含量高的材料，传统的 ＵＲＥＡ法提取效果欠

佳，因此其在植物中的使用受到一定限制［４５］。我们

从长期 ＤＮＡ提取实践中总结出一种适用的大豆
ＤＮＡ改良ＵＲＥＡ提取方法（ｍｏｄｉｆｉｅｄＵＲＥＡｍｅｔｈｏｄ，
ｍＵＲＥＡ）。本文将 ｍＵＲＥＡ与 ＣＴＡＢ和 ＳＤＳ法所提
取的大豆叶片和种子ＤＮＡ进行比较分析，以开辟尿
素法在植物ＤＮＡ提取中的应用。

１　材料与方法

１．１　材料
大豆品种“早熟黄豆”（陕西太白县地方品种）

的干种子和常规方法培育的植株叶片。

１．２　主要药品和仪器
尿素、ＣＴＡＢ（十六烷基三甲基溴化铵）、醋酸铵、异

丙醇、无水乙醇购自生工生物工程股份有限公司；ＳＤＳ
（十二烷基磺酸钠）购自德国ＳＩＧＭＡ有限公司；苯酚·
氯仿·异戊醇（２５∶２４∶１）和氯仿·异戊醇（２４∶１）购自北
京索来宝科技有限公司；Ｔａｑ酶、ＥｃｏＲＩ、ＨｉｎｄＩＩＩ购自
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宝生物工程（ＴＡＫＡＲＡ）有限公司。
主要仪器包括Ｔｏｃａｎ３６０凝胶成像分析系统（上

海领成生物科技有限公司）、Ｔ１００ＴＭｔｈｅｒｍａｌｃｙｃｌｅｒ
ＰＣＲ仪（ＢＩＯ ＲＡＤ公司），ＭＩＫＲＯ２００高速离心机
（德国ＨＥＴＴＩＣＨ公司），ＳＫ Ｌ３３０ ｐｒｏ恒温振荡器
（大龙实验仪器有限公司）、ＢＷＳ １０恒温数显水浴
锅（上海一恒仪器有限公司）、ＣＰ５１２电子天平（美
国奥豪斯国际贸易（上海）有限公司）、微量分光光

度计（美国ＮａｎｏＤｒｏｐ２０００）。
１．３　大豆基因组ＤＮＡ提取

用液氮对幼嫩的大豆叶片进行充分研磨，取

０．２ｇ分装到 ２．０ｍＬ离心管中，－８０℃保存待用。
根据詹少华等［６］的方法将大豆种子洗净，用２５℃蒸
馏水吸胀２４ｈ，手工去皮，加少量石英砂，再分别加
对应的提取缓冲液，在冰浴环境下研磨成糊状，取

５００μＬ分装到 ２．０ｍＬ离心管中，常温保存待用。
然后按下列方法分别提取。每种方法均重复３次。
其中，ＣＴＡＢ法参照王关林等［７］的方法；ＳＤＳ法参照
Ｐｉｃｈ等［８］的方法；ｍＵＲＥＡ法分为９个步骤：

（１）在装有样品的离心管中加入 ７５０μＬ经
６５℃预热的 ｍＵＲＥＡ提取缓冲液（７ｍｏｌ·Ｌ１Ｕｒｅａ，
５０ｍｏｌ·Ｌ１ＴｒｉｓＨＣｌ，ｐＨ８．０，０．３ｍｏｌ·Ｌ１ＮａＣｌ，
１％ Ｎ ＬａｕｒｏｙｌＳａｒｃｏｓｉｎｅ，２％ ＰＶＰＰ，３％ β巯基乙
醇），用涡旋混合器充分震荡混匀。

（２）放置于６５℃水浴中温浴３０ｍｉｎ，其间每隔
１０ｍｉｎ轻轻摇动１次。

（３）冷却４～５ｍｉｎ。加入７５０μＬ苯酚∶氯仿∶异
戊醇（２５∶２４∶１）轻轻混合，放置水平摇床混匀
２０ｍｉｎ，１２０００ｒ·ｍｉｎ１离心１０ｍｉｎ。

（４）取上清液于１．５ｍＬ离心管中，加入等体积氯
仿∶异戊醇（２４∶１），水平摇床混匀５ｍｉｎ，１２０００ｒ·ｍｉｎ１离
心１０ｍｉｎ。

（５）取上清液于 １．５ｍＬ离心管中，加入 １２０
μＬ４．４ｍｏｌ·Ｌ１的醋酸氨（ｐＨ５．２）和６００μＬ异丙
醇，轻轻颠倒混合，１２０００ｒ·ｍｉｎ１离心５ｍｉｎ。

（６）倾去上清液，保留沉淀物，加入 １ｍＬ１ｓｔ
ＷａｓｈｉｎｇＢｕｆｆｅｒ（７６％乙醇，０．２ｍｏｌ·Ｌ１ＮａＯＡＣ），水
平摇床轻摇２０ｍｉｎ，１２０００ｒ·ｍｉｎ１离心２ｍｉｎ。

（７）倾去上清液，加入１ｍＬ２ｎｄＷａｓｈｉｎｇＢｕｆｆｅｒ
（７６％ 乙醇，１０ｍｍｏｌ·Ｌ１ ＮＨ４ＯＡＣ）振荡洗涤
１０ｍｉｎ，１２０００ｒ·ｍｉｎ１离心２ｍｉｎ。

（８）倾去上清液，６０℃烘干箱晾干沉淀后，加
入２００μＬＴＥＢｕｆｆｅｒ。６５℃的水浴锅中放置２０ｍｉｎ
使ＤＮＡ溶解。

（９）加入１．５μＬ１０ｍｇ·ｍＬ１ＲＮａｓｅＡ酶液，在
３７℃条件下保温３ｈ，于－２０℃保存备用。

１．４　ＤＮＡ的质量检测
１．４．１　琼脂糖凝胶电泳检测　 取３μＬＤＮＡ原液，
加２μＬ６×Ｌｏａｄｉｎｇｂｕｆｆｅｒ，混匀后点入０．８％琼脂糖
凝胶，在电压５０Ｖ下电泳３０ｍｉｎ，最后在凝胶成像
系统中观察、拍照。

１．４．２　分光光度法检测　 取１μＬＤＮＡ原液，用微
量分光光度计测定提取的 ＤＮＡ的浓度及 Ａ２６０／Ａ２８０
值。

１．４．３　ＰＣＲ检测　将３种方法提取的大豆叶片和
种子的 ＤＮＡ原液稀释到１０ｎｇ·μＬ１，用 ＳＳＲ引物
Ｓａｔｔ５０２进行 ＰＣＲ扩增。上游引物：ＧＣＧＣＡＡＣＴＣ
ＣＣＣＴＴＣＴＡＧＴＧＴＡＡＴＴＧＴ；下 游 引 物：ＧＣＧＡＣＴ
ＣＡＡＣＴＣＣＣＣＴＡＴＡＡＴＧＴＡＴＡＴ。

ＰＣＲ扩增采用２０μＬ反应体系，其中包括２μＬ
１０×ＰＣＲｂｕｆｆｅｒ（含 ＭｇＣｌ２），１．６μＬｄＮＴＰｍｉｘ（各
２．５ｍｍｏｌ·Ｌ１），１μＬ的正反向引物混合液（各１０
μｍｏｌ· Ｌ１）、０．１μＬＴａｑ聚合酶（５Ｕ·μＬ１）、２μＬ
模板ＤＮＡ（１０ｎｇ·μＬ１），１３．３μＬｄｄＨ２Ｏ。ＰＣＲ扩
增程序为：９４℃预变性４ｍｉｎ；９４℃变性３０ｓ，５２℃退
火３０ｓ，７２℃延伸 ６０ｓ，共 ３０个循环；７２℃延伸 ５
ｍｉｎ。扩增产物用１％的琼脂糖凝胶电泳检测，紫外
凝胶成像仪观察并拍照。

１．４．４　限制性内切酶酶切检测　 在２０μＬ反应体
系中对各ＤＮＡ样品分别进行限制性内切酶 ＥｃｏＲⅠ
和ＨｉｎｄⅢ 单酶切检测，酶切反应体系中包括１０μｇ
ＤＮＡ，５ＵＥｃｏＲⅠ或ＨｉｎｄⅢ，２μＬＢｕｆｆｅｒ，剩余体积
用ｄｄＨ２Ｏ填充。条件为３７℃保温１ｈ。吸取１０μＬ
酶切反应液，进行１％琼脂糖凝胶电泳检测，在凝胶
成像系统中观察并拍照。

２　结果与分析

２．１　ＤＮＡ产率
ＤＮＡ产率可以通过 ＤＮＡ电泳条带亮度来大致

判断。以大豆叶片为提取材料时，本研究所用的３
种提取方法中，ｍＵＲＥＡ法提取的 ＤＮＡ电泳条带明
显亮于 ＣＴＡＢ法和 ＳＤＳ法（图１），说明 ｍＵＲＥＡ法
提取叶片ＤＮＡ的产率较高。以大豆种子为材料时，
３种提取方法得到的 ＤＮＡ的电泳条带明暗度差不
多，说明３种方法从大豆种子中提取ＤＮＡ的产率无
明显差异。

ＤＮＡ产率还可以通过分光光度计来精确检测。
以大豆叶片为提取材料时，３种提取方法中，ｍＵＲＥＡ
法提取的ＤＮＡ产率高于其他２种方法提取的 ＤＮＡ
产率（表１），该检测结果证实了凝胶电泳的检测结
果。以大豆种子为提取材料时，ＳＤＳ法提取的 ＤＮＡ
产率略高于ＣＴＡＢ法和ｍＵＲＥＡ法。
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图１　用３种方法提取的大豆叶片和种子的ＤＮＡ琼脂糖凝胶电泳检测结果
Ｆｉｇ．１　ＡｇａｒｏｓｅｇｅｌｐｒｏｆｉｌｅｓｏｆＤＮＡｓｅｘｔｒａｃｔｅｄｆｒｏｍｓｏｙｂｅａｎｌｅａｖｅｓａｎｄｓｅｅｄｓｕｓｉｎｇｔｈｒｅｅｍｅｔｈｏｄｓ

表１　用分光光度计计算的大豆叶片和
和种子基因组ＤＮＡ产率

Ｔａｂｌｅ１　ＹｉｅｌｄｏｆＤＮＡｅｘｔｒａｃｔｅｄｆｒｏｍｓｏｙｂｅａｎ
ｌｅａｖｅｓａｎｄｓｅｅｄｓｕｓｉｎｇｔｈｒｅｅｍｅｔｈｏｄｓ，ｅｓｔｉｍａｔｅｄ

ｂｙｓｐｅｃｔｒｏｐｈｏｔｏｍｅｔｅｒ

样品

Ｓａｍｐｌｅ
ｍＵＲＥＡ ＣＴＡＢ ＳＤＳ

叶片

Ｌｅａｖｅｓ

１ ２６９１．５ １６６７．７ １９１７．５

２ ２６９１．４ １６６３．３ ２０１９．５

３ ２８７８．８ １６８４．５ ２０９１．４

平均Ｍｅａｎ ２７５３．９ １６８４．５ ２００９．５

种子

Ｓｅｅｄｓ

１ １０１０．５ １０８５．５ １４４８．１

２ １３３６．８ １２６３．８ １２４９．１

３ １１２５．６ １１３５．７ １５３４．４

平均 Ｍｅａｎ １１５７．６ １１６１．７ １４１０．５

２．２　ＤＮＡ质量
从琼脂糖凝胶电泳检测结果来看（图１），以叶片

为提取材料时，３种方法提取的ＤＮＡ都有１条高分子
量条带，但ＣＴＡＢ法和ＳＤＳ法提取的ＤＮＡ有部分降解
现象，而 ｍＵＲＥＡ法提取的 ＤＮＡ则无降解，说明
ｍＵＲＥＡ法能够提取相对完整的ＤＮＡ。以种子为提取
材料时，３种方法提取的ＤＮＡ都有１条高分子量条带，
但和 ｍＵＲＥＡ法相比较，ＣＴＡＢ法和 ＳＤＳ法提取的
ＤＮＡ泳道点样孔较亮，说明提取的ＤＮＡ中含有较多的
多糖、蛋白质等，纯度比ｍＵＲＥＡ法提取的ＤＮＡ差。

用分光光度计检测 ＤＮＡ纯度，高纯度 ＤＮＡ的
Ａ２６０／Ａ２８０比值应在１．８～２．０。当Ａ２６０／Ａ２８０小于１．８时，
ＤＮＡ样品中可能存在蛋白质污染；当Ａ２６０／Ａ２８０大于２．０
时，ＤＮＡ样品中可能存在ＲＮＡ污染［９］。从表２可以看
出，所有的ＤＮＡ其Ａ２６０／Ａ２８０比值都在１．９０～１．９８，说明
３种方法在大豆叶片和种子中提取ＤＮＡ质量较好，纯
度较高。三种方法中ｍＵＲＥＡ法提取的ＤＮＡ的Ａ２６０／
Ａ２８０比值最低，ＤＮＡ纯度最高，这和琼脂糖凝胶电泳的
结果一致。

ＰＣＲ扩增和限制性内切酶酶切对 ＤＮＡ模板的
质量要求较高，因此ＰＣＲ扩增和酶切成功率成为评
判ＤＮＡ质量的重要依据。随机挑取１个 ＳＳＲ引物

（Ｓａｔｔ５０２）对提取的ＤＮＡ进行扩增。从图２可以看
出，以 ３种方法提取的 ＤＮＡ为模板进行的 ＳＳＲ
ＰＣＲ扩增，均获得了较清晰的扩增条带。对用３种
方法从大豆叶片和种子中提取的基因组 ＤＮＡ进行
限制性内切酶酶切，从图３可以看出，酶切后 ＤＮＡ
呈弥散状，说明所提取的 ＤＮＡ均能被 ＨｉｎｄⅢ和
ＥｃｏＲＩ酶切。

表２　用分光光度计测定的大豆叶片和种子
基因组ＤＮＡ纯度

Ｔａｂｌｅ２　ＰｕｒｉｔｙｏｆＤＮＡｅｘｔｒａｃｔｅｄｆｒｏｍｓｏｙｂｅａｎ
ｌｅａｖｅｓａｎｄｓｅｅｄｓｕｓｉｎｇｔｈｒｅｅｍｅｔｈｏｄｓ，ｅｓｔｉｍａｔｅｄｕｓｉｎｇ

ｓｐｅｃｔｒｏｐｈｏｔｏｍｅｔｅｒ（Ａ２６０／Ａ２８０）

样品

Ｓａｍｐｌｅ
ｍＵＲＥＡ ＣＴＡＢ ＳＤＳ

叶片

Ｌｅａｖｅｓ

１ １．９５ １．９６ １．９８

２ １．９５ １．９７ １．９８

３ １．９５ １．９４ １．９８

平均Ｍｅａｎ １．９５ １．９６ １．９８

种子

Ｓｅｅｄｓ

１ １．９０ １．９７ １．９０

２ １．８９ １．９４ １．９３

３ １．９０ １．９２ １．９３

平均Ｍｅａｎ １．９０ １．９４ １．９２

　　１：ｍＵＲＥＡ法；２：ＣＴＡＢ法；３：ＳＤＳ法。

１：ｍＵＲＥＡｍｅｔｈｏｄ；２：ＣＴＡＢｍｅｔｈｏｄ；３：ＳＤＳｍｅｔｈｏｄ．

图２　ＳＳＲ引物对３种方法提取的大豆叶片
和种子ＤＮＡ的扩增情况

Ｆｉｇ．２　ＰＣＲａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｇｅｎｏｍｉｃＤＮＡｅｘｔｒａｃｔｅｄ
ｆｒｏｍｓｏｙｂｅａｎｌｅａｖｅｓａｎｄｓｅｅｄｓｕｓｉｎｇｔｈｒｅｅ

ｍｅｔｈｏｄｓｕｓｉｎｇＳＳＲｐｒｉｍｅｒｐａｉｒ



１期 吴艳艳等：一种改良的大豆ＤＮＡ提取方法 １１５　　

　　Ａ：ＥｃｏＲＩ；Ｂ：ＨｉｎｄⅢ；０：未酶切；１：ｍＵＲＥＡ法；２：ＣＴＡＢ法；３：ＳＤＳ法。

０：Ｎｏｔｄｉｇｅｓｔｅｄ；１：ｍＵＲＥＡｍｅｔｈｏｄ；２：ＣＴＡＢｍｅｔｈｏｄ；３：ＳＤＳｍｅｔｈｏｄ．

图３　ＥｃｏＲＩ和ＨｉｎｄⅢ对３种方法提取的大豆叶片和种子ＤＮＡ的酶切情况
Ｆｉｇ．３　ＤｉｇｅｓｔｉｏｎｏｆｇｅｎｏｍｉｃＤＮＡｅｘｔｒａｃｔｅｄｆｒｏｍｓｏｙｂｅａｎｌｅａｖｅｓａｎｄｓｅｅｄｓｕｓｉｎｇ

ｔｈｒｅｅｍｅｔｈｏｄｓｕｓｉｎｇＥｃｏＲＩａｎｄＨｉｎｄⅢ

３　结论与讨论

以ＳＤＳ法、ＣＴＡＢ法和ｍＵＲＥＡ法提取的大豆叶
片和种子基因组ＤＮＡ均可满足ＰＣＲ扩增和限制性
内切酶酶切的要求。以大豆叶片为材料时，ｍＵＲＥＡ
法提取的ＤＮＡ产率最高，质量最好。以大豆种子为
材料时，ｍＵＲＥＡ法提取的 ＤＮＡ产率略低于 ＳＤＳ
法，但纯度最高。综合来看，ｍＵＲＥＡ法是一种高效
的大豆基因组ＤＮＡ提取法，从大豆种子和叶片中提
取到的ＤＮＡ的浓度和纯度都较高，能满足后续各种
分子生物学的要求。

本文的 ｍＵＲＥＡ主要改进了以下几个方面：
（１）用异丙醇沉淀 ＤＮＡ，这样会避免用无水乙醇沉
淀ＤＮＡ可能导致的蛋白质和其他杂质污染；（２）在
ＤＮＡ提取液中加入 ２％的交联聚乙烯吡咯烷酮
（ＰＶＰＰ）。ＰＶＰＰ是ＰＶＰ的交联态，更易于和多酚物
质结合形成络合物而沉淀出来，达到彻底去除酚的

目的；（３）用１ｓｔＷａｓｈｉｎｇＢｕｆｆｅｒ（７６％乙醇，０．２ｍｏｌ·Ｌ１

ＮａＯＡＣ）和２ｎｄＷａｓｈｉｎｇＢｕｆｆｅｒ（７６％ 乙醇，１０ｍｍｏｌ·Ｌ１

ＮＨ４ＯＡＣ）２次洗涤ＤＮＡ沉淀。ＮａＯＡＣ和ＮＨ４ＯＡＣ的加
入可保证在充分洗涤情况下减少ＤＮＡ的损失。

参考文献

［１］　蔡朝辉，李萍，董婷，等．贝母的分子生物学鉴定方法的研究

［Ｊ］．药学学报，２０００，３５（４）：３０９３１２．（ＣａｉＣＨ，ＬｉＰ，Ｄｏｎｇ

Ｔ，ｅｔａｌ．ＭｏｌｅｃｕｌａｒｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｔｈｅＣｈｉｎｅｓｅｄｒｕｇ

“ＢｅｉＭｕ”（Ｂｕｌｂｕｓｆｒｉｔｉｌｌａｒｉａｅ）［Ｊ］．ＡｃｔａＰｈａｒｍａｃｅｕｔｉｃａＳｉｎｉｃａ，

２０００，３５（４）：３０９３１２．）

［２］　ＤｏｙｌｅＪＪ，ＤｏｙｌｅＪＬ．ＡｒａｐｉｄＤＮＡｉｓｏｌａｔｉｏｎｐｒｏｃｅｄｕｒｅｆｏｒｓｍａｌｌ

　　　ｑｕａｎｔｉｔｉｅｓｏｆｆｒｅｓｈｌｅａｆｔｉｓｓｕｅ［Ｊ］．ＰｈｙｔｏｃｈｅｍｉｃａｌＢｕｌｌｅｔｉｎ，１９８７，

１９：１１１５．

［３］　刘少华，陆金萍，朱瑞良，等．一种快速简便的植物病原真菌基

因组ＤＮＡ提取方法［Ｊ］．植物病理学报，２００５，３５（４）：３６２

３６５．（ＬｉｕＳＨ，ＬｕＪＰ，ＺｈｕＨＬ，ｅｔａｌ．Ａｒａｐｉｄａｎｄｓｉｍｐｌｅｅｘ

ｔｒａｃｔｉｏｎｍｅｔｈｏｄｆｏｒｐｌａｎｔｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｆｕｎｇｉ［Ｊ］．ＡｃｔａＰｈｙｔｏｐａｔｈｏ

ｌｏｇｉｃＳｉｎｃａ，２００５，３５（４）：３６２３６５．）

［４］　王永飞，王鸣，郑学勤，等．提取大白菜基因组 ＤＮＡ的几种方

法比较［Ｊ］．西北农业大学学报，２０００，２８（４）：８５８７．（Ｗａｎｇ

ＹＦ，ＷａｎｇＭ，ＺｈｅｎｇＸＱ，ｅｔａｌ．ＣｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｇｅｎｏｍｉｃＤＮＡ

ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎｍｅｔｈｏｄｓｏｆＣｈｉｎｅｓｅｃａｂｂａｇｅ（Ｂｒａｓｓｉｃａｃｍｐｅｓｔｒｉｓｓｓｐ．ｐｅ

ｋｉｎｅｎｓｉｓ）［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＮｏｒｔｈｗｅｓｔＡｇｒｉａｃｌｔｕｒａｌＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，２０００，

２８（４）：８５８７．）

［５］　代翠红，李杰，朱延明，等．不同 ＤＮＡ提取方法对４种重要作

物ＤＮＡ提取效率的比较［Ｊ］．东北农业大学学报，２００５，３６

（３）：３２９３３２．（ＤａｉＣＨ，ＬｉＪ，ＺｈｕＹＭ，ｅｔａｌ．Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆ

ｔｈｅｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔＤＮＡｅｘｔｒａｃｔｉｏｎｍｅｔｈｏｄｓｏｎ４ｋｉｎｄｓｏｆ

ｉｍｐｏｒｔａｎｔｃｒｏｐｓ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＮｏｒｔｈｅａｓｔＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，

２００５，３６（３）：３２９３３２．）

［６］　詹少华，尹艺林．大豆基因组 ＤＮＡ提取纯化方法研究［Ｊ］．安

徽农业科学，２００８，３６（２３）：９８７１９８７２．（ＺｈａｎＳＨ，ＹｉｎＹＬ．

Ｓｔｕｄｙｏｎｅｘｔｒａｃｔｉｏｎａｎｄｐｕｒｉｆｉｃａｔｉｏｎｍｅｔｈｏｄｓｏｆｓｏｙｂｅａｎｇｅｎｏｍｉｃ

ＤＮＡ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＡｎｈｕｉＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ，２００８，３６（２３）：

９８７１９８７２．）

［７］　王关林，方洪筠．植物基因工程［Ｍ］．２版．北京：科学出版社，

２００２：７４４．（ＷａｎｇＧＬ，ＦａｎｇＨＪ．Ｐｌａｎｔｇｅｎｅｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ（ｓｅｃ

ｏｎｄｅｄｉｔｉｏｎ）［Ｍ］．２ｎｄｅｄ．Ｂｅｉｊｉｎｇ：ＳｃｉｅｎｃｅＰｒｅｓｓ，２００２：７４４．）

［８］　ＰｉｃｈＵ，ＳｃｈｕｂｅｒｔＩ．ＭｉｎｉｐｒｅｐｍｅｔｈｏｄｆｏｒｉｓｏｌａｔｉｏｎｏｆＤＮＡｆｒｏｍ

ｐｌａｎｔｓｗｉｔｈａｈｉｇｈｃｏｎｔｅｎｔｏｆｐｏｌｐｈｅｎｏｌｉｃｓ［Ｊ］．ＮｕｃｌｅｉｃＡｃｉｄｓＲｅ

ｓｅａｒｃｈ，１９９３，２１（１４）：３３２８３３３２．

［９］　李金璐，王硕，于婧，等．一种改良的植物 ＤＮＡ提取方法［Ｊ］．

植物学报，２０１３，４８（１）：７２７８．（ＬｉＪＬ，ＷａｎｇＳ，ＹｕＪ，ｅｔａｌ．

ＡｍｏｄｉｆｉｅｄＣＴＡＢｐｒｏｔｏｃｏｌｆｏｒｐｌａｎｔＤＮＡｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ［Ｊ］．Ｃｈｉｎｅｓｅ

ＢｕｌｌｅｔｉｎｏｆＢｏｔａｎｙ，２０１３，４８（１）：７２７８．）


