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ＬＩＵＭｅｎｇｌｕ，ＤＡＩＬｉａｎｇｆａｎｇ，ＣＨＥＮＧＭａｌｏｎｇ，ＺＨＡＮＧＪｉｎ，

ＬＩＨａｉｙａｎ，ＸＩＥＪｉａｎｋｕｎ，ＬＵＯＸｉａｎｇｄｏｎｇ

（ＣｏｌｌｅｇｅｏｆＬｉｆｅＳｃｉｅｎｃｅ，ＪｉａｎｇｘｉＮｏｒｍａｌＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｎａｎｃｈａｎｇ３３００２２，Ｃｈｉｎａ）

犃犫狊狋狉犪犮狋：Ｔｈｅｓｔｕｄｙｓｅｔｏｆｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔ（ＳＳＲ）ｍａｒｋｅｒｓｗｅｒｅｄｅｖｅｌｏｐｅｄｕｓｉｎｇＲｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎｓｉｔｅ

ＡｓｓｏｃｉａｔｅｄＤＮＡ（ＲＡＤ）ａｐｐｒｏａｃｈａｎｄＩｌｌｕｍｉｎａｐａｉｒｅｄｅｎｄｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｔｏｔｈｅｗｈｏｌｅｇｅｎｏｍｅｏｆｅｎｄａｎｇｅｒｅｄ

ｐｌａｎｔｓ犚犺狅犱狅犱犲狀犱狉狅狀犿狅犾犾犲Ｇ．Ｄｏｎ．Ａｎｄｉｔｗｏｕｌｄｐｒｏｖｉｄｅｔｅｃｈｎｉｃａｌｓｕｐｐｏｒｔｆｏｒｆｕｒｔｈｅｒｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎｏｆ

ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｎｄｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆ犚．犿狅犾犾犲ａｎｄｏｔｈｅｒｃｏｎｇｅｎｅｒｓｐｅｃｉｅｓｆｒｏｍｔｈｅｅｖａｌｕａｔｉｏｎｏｆ６３ｉｎｄｉｖｉｄ

ｕａｌｓｆｒｏｍｔｈｒｅｅｄｉｆｆｅｒｅｎｔｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ．Ｔｈｅｒｅｓｕｌｔｓｓｈｏｗｅｄｔｈａｔ：（１）ｔｈｅｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｏｕｔｐｕｔｇｅｎｅｒａｔｅｄａ

ＦＡＳＴＱｆｉｌｅｓｉｚｅｏｆｒａｗｒｅａｄｓ７．６５３Ｇｂｐ，ａｎｄｔｈｅｃｌｅａｎｒｅａｄｓｗａｓｔｏ７．５１３Ｇｂｐ．Ａｂｏｕｔ１７１．５３４Ｍｂｐｏｆ

犚．犿狅犾犾犲ｇｅｎｏｍｅｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄｏｖｅｒ４９８２５２ｃｏｎｔｉｇｓｗｅｒｅｏｂｔａｉｎｅｄｕｐｏｎａｓｓｅｍｂｌｙｏｆｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｄａｔａ．（２）

ＡｆｔｅｒｆｉｌｔｅｒｉｎｇａｎｄＳＳＲｄｅｔｅｃｔｉｏｎ，ａｆｉｎａｌｓｅｔｏｆ１１６８７ｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔｓｗｉｔｈｐｒｉｍｅｒｓｗｅｒｅｏｂｔａｉｎｅｄ

ｆｒｏｍ１１９６１ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｌｏｃｉ．Ｔｈｅｄｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓｍｏｔｉｆｕｎｉｔｗｅｒｅｔｈｅｍｏｓｔａｂｕｎｄａｎｔ（５１．７６％）ｒｅｐｅａｔｓｅ

ｑｕｅｎｃｅｓ．（３）１２８ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｍａｒｋｅｒｓｗｅｒｅｓｅｌｅｃｔｅｄｒａｎｄｏｍｌｙｔｏｄｅｔｅｃｔｔｈｅｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｉｎ６ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｏｆ犚．犿狅犾犾犲，ｆｒｏｍｗｈｉｃｈ２０ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃｐｒｉｍｅｒｓｗｅｒｅｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ．（４）Ｔｈｅｎｔｈｅｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ



ａｎｄａｖａｉｌａｂｉｌｉｔｙｏｆｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃｐｒｉｍｅｒｓｗｅｒｅｆｕｒｔｈｅｒｅｖａｌｕａｔｅｄｉｎ６３ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｆｒｏｍｔｈｒｅｅｄｉｆｆｅｒｅｎｔｐｏｐｕ

ｌａｔｉｏｎｓ．Ｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆａｌｌｅｌｅｓｐｅｒｌｏｃｕｓｒａｎｇｅｄｆｒｏｍ４ｔｏ１６，ｅｘｐｅｃｔｅｄｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ（犎ｅ）ｖａｌｕｅｓｒａｎｇｅｄ

ｆｒｏｍ０．４８９ｔｏ０．９０８，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．ＯｕｒｒｅｓｕｌｔｓｈｏｗｅｄｔｈａｔｔｈｅａｂｕｎｄａｎｃｅｏｆＳＳＲｅｘｉｓｔｅｄｉｎ犚．犿狅犾犾犲ｗａｓ

ｍｏｄｅｒａｔｅａｎｄｔｈｅｄｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓｗｅｒｅｔｈｅｍｏｓｔａｂｕｎｄａｎｒｅｐｅａｔｓｅｑｕｅｎｃｅｓ．Ｉｔｆｕｒｔｈｅｒｃｏｎｆｉｒｍｓｔｈａｔｔｈｅ

ＲＡＤｓｅｑｍｅｔｈｏｄｉｓａｎｅｆｆｉｃｉｅｎｔａｎｄｃｏｓｔｅｆｆｅｃｔｉｖｅｍｅａｎｓｆｏｒＳＳＲｄｉｓｃｏｖｅｒｙ，ａｎｄｔｈｅｓｅｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃｍｉｃｒｏ

ｓａｔｅｌｌｉｔｅｍａｒｋｅｒｓｄｅｖｅｌｏｐｅｄｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄｙｗｉｌｌｂｅｕｓｅｆｕｌｆｏｒｆｕｒｔｈｅｒｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎｏｆｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｎｄ

ｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆ犚．犿狅犾犾犲ａｎｄｏｔｈｅｒｃｏｎｇｅｎｅｒｓｐｅｃｉｅｓ．

犓犲狔狑狅狉犱狊：ｅｎｄａｎｇｅｒｅｄｓｐｅｃｉｅｓ；犚犺狅犱狅犱犲狀犱狉狅狀犿狅犾犾犲Ｇ．Ｄｏｎ；ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ；ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ

　　犚犺狅犱狅犱犲狀犱狉狅狀犿狅犾犾犲Ｇ．Ｄｏｎ （Ｅｒｉｃａｃｅａｅ）ｉｓ

ｏｎｅｏｆ犚犺狅犱狅犱犲狀犱狉狅狀ｓｐｅｃｉｅｓｎａｔｉｖｅｔｏＣｈｉｎａａｎｄ

Ｊａｐａｎ．Ｗｉｔｈｆｌｏｕｒｉｓｈｉｎｇｂｒａｎｃｈｅｓａｎｄｇｏｒｇｅｏｕｓ

ｆｌｏｗｅｒｓ，ｉｔｉｓｏｎｅｏｆｅｌｉｔｅｐａｒｅｎｔｓｆｏｒｎｅｗｖａｒｉｅｔｉｅｓ

ｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔｉｎ犚犺狅犱狅犱犲狀犱狉狅狀
［１］．Ｍｏｒｅｏｖｅｒ，ｔｈｅ

ｐｌａｎｔｏｆ犚．犿狅犾犾犲ｉｓｒｉｃｈｉｎｅｒｉｃｏｌｉｎ，ｒｈｏｄｏｆｏｘｉｎ

ａｎｄｒｈｏｄｏｊａｐｏｎｉｎⅢ．ＲｈｏｄｏｊａｐｏｎｉｎⅢ ｉｓｏｎｅｏｆ

ｇｒａｙａｎａｎｅｄｉｔｅｒｐｅｎｏｉｄｓ，ｐｏｓｓｅｓｓｅｓｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｂｌｏｏｄ

ｐｒｅｓｓｕｒｅｌｏｗｅｒｉｎｇａｎｄｈｅａｒｔｒａｔｅｓｌｏｗｉｎｇｅｆｆｅｃｔｓ
［２］．

Ｂｏｔｈｏｆａｎｃｉｅｎｔａｎｄｍｏｄｅｒｎｍｅｄｉｃｉｎｅｓｔｕｄｉｅｓｓｕｇ

ｇｅｓｔｅｄｔｈａｔｄｉｆｆｅｒｅｎｔｏｒｇａｎｓａｎｄｔｉｓｓｕｅｓｏｆ犚．犿狅犾犾犲

（ｉｎｃｌｕｄｉｎｇｆｌｏｗｅｒ，ｆｒｕｉｔ，ｒｏｏｔａｎｄｌｅａｆｅｃｔ．）ｃｏｕｌｄ

ｂｅｕｓｅｄａｓａｎａｌｇｅｓｉｃｓａｎｄｉｎｓｅｃｔｉｃｉｄｅｓ
［２４］．Ｉｎｒｅｃｅｎｔ

ｙｅａｒｓ，ｔｈｅｎｅｗｒｅｓｅａｒｃｈｏｎｔｈｅｐｈａｒｍａｃｏｌｏｇｉｃａｌ

ｅｆｆｅｃｔｓｏｆ犚．犿狅犾犾犲ｈａｓｅｘｔｅｎｄｅｄｔｏａｎｔｉｓｃｈｉｓｔｏ

ｓｏｍｅ
［５］．Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅ，犚．犿狅犾犾犲ｉｓａｈｉｇｈｖａｌｕａｂｌｅ

ｍｅｄｉｃｉｎａｌａｎｄａｔｔｒａｃｔｉｖｅｏｒｎａｍｅｎｔａｌｐｌａｎｔｓ．

犚．犿狅犾犾犲ｗａｓｗｉｄｅｌｙｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄａｃｒｏｓｓｃｅｎｔｒａｌ

ａｎｄｓｏｕｔｈＣｈｉｎａｕｎｔｉｌｔｈｅ１９８０ｓ．Ａｓａｒｅｓｕｌｔｏｆ

ｏｖｅｒｅｘｐｌｏｉｔａｔｉｏｎ，ｈａｂｉｔａｔｌｏｓｓ，ｗｅａｋｆｅｒｔｉｌｉｔｙａｎｄ

ｌｏｗｅｒａｂｉｌｉｔｙｏｆｎａｔｕｒａｌｒｅｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ，犚．犿狅犾犾犲ｈａｓ

ｄｒａｍａｔｉｃａｌｌｙｄｅｃｒｅａｓｅｄｉｎｒｅｃｅｎｔｙｅａｒｓ．Ｉｔｈａｓｓｕｆ

ｆｅｒｅｄｓｅｖｅｒｅｈａｂｉｔａｔｆｒａｇｍｅｎｔａｔｉｏｎａｎｄｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

ｌｏｓｓ．Ａｔｐｒｅｓｅｎｔ，犚．犿狅犾犾犲ｅｘｉｓｔｓｉｎａｒｅｓｔｒｉｃｔｅｄ

ｎｕｍｂｅｒｏｆｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｗｉｔｈｓｍａｌｌｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｉｚｅｓ．

Ｔｈｅｒｅｍｎａｎｔｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓａｒｅｅｘｐｏｓｅｄｔｏｈｉｇｈｅｒ

ｒｉｓｋｏｆｃｒｉｔｉｃａｌｌｙｅｎｄａｎｇｅｒｅｄｏｒｅｘｔｉｎｃｔｉｏｎ
［６］．Ｕｎ

ｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇｔｈｅｐｒｏｃｅｓｓｅｓｔｈａｔｄｅｔｅｒｍｉｎｅｐｏｐｕｌａ

ｔｉｏｎｇｅｎｅｔｉｃｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｎｄｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｓｖｅｒｙｉｍｐｏｒ

ｔａｎｔｆｏｒｔｈｅ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ａｎｄ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｏｆ

ｔｈｒｅａｔｅｎｅｄｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ，ｗｈｉｃｈｉｓｎｅｃｅｓｓａｒｙｔｏｅｍ

ｐｌｏｙｍｏｒｅｐｏｗｅｒｆｕｌＤＮＡ ｍａｒｋｅｒｓ
［７］．Ｓｉｍｐｌｅｓｅ

ｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔｓ（ＳＳＲ）ｏｒｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓｍａｒｋｅｒｉｓａ

ｃｏｄｏｍｉｎａｎｔｍａｒｋｅｒ，ｗｈｉｃｈｉｓｒｅｇａｒｄｅｄａｓｏｎｅｏｆ

ｔｈｅｍｏｓｔｅｆｆｅｃｔｉｖｅｍａｒｋｅｒｓｔｏｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅｔｈｅｇｅｎｅｔ

ｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｇｅｎｅｔｉｃｓｔｒｕｃｔｕｒｅ
［８］．

Ｈｅｒｅ，ｗｅｒｅｐｏｒｔａｓｅｔｏｆｎｏｖｅｌｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ

ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓｍａｒｋｅｒｓｆｏｒｅｎｄａｎｇｅｒｅｄ犚．犿狅犾犾犲ｂｙ

ｕｓｉｎｇＲｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎｓｉｔｅＡｓｓｏｃｉａｔｅｄＤＮＡａｐｐｒｏａｃｈ

ａｎｄＩｌｌｕｍｉｎａｐａｉｒｅｄｅｎｄｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ （ＲＡＤｓｅｑ），

ｗｈｉｃｈｗｉｌｌｐｒｏｖｉｄｅａｕｓｅｆｕｌｔｏｏｌｆｏｒｓｔｕｄｙｉｎｇｐｏｐｕ

ｌａｔｉｏｎｇｅｎｅｔｉｃｓａｎｄｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙｈｉｓｔｏｒｙａｓｗｅｌｌａｓ

ｄｅｖｅｌｏｐｉｎｇａｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎｓｔｒａｔｅｇｙｆｏｒｔｈｉｓｓｐｅｃｉｅｓ．

１　Ｍａｔｅｒｉａｌｓａｎｄｍｅｔｈｏｄｓ

１．１　犘犾犪狀狋犿犪狋犲狉犻犪犾犪狀犱犇犖犃犲狓狋狉犪犮狋犻狅狀

Ｔｈｅｙｏｕｎｇｌｅａｖｅｓｏｆ犚．犿狅犾犾犲ｗｅｒｅｃｏｌｌｅｃｔｅｄ

ｆｒｏｍｔｈｒｅｅｌｏｃａｔｉｏｎｓｏｆＣｈｉｎａ，ＹｏｎｇｘｉｕＣｏｕｎｔｙ

（２９°０７′Ｎ，１１５°４３′Ｅ，ＪｉａｎｇｘｉＰｒｏｖｉｎｃｅ），Ｐａｎａｎ

Ｃｏｕｎｔｙ（２８°５２′Ｎ，１２０°２６′Ｅ，ＺｈｅｊｉａｎｇＰｒｏｖｉｎｃｅ）

ａｎｄＪｉｎｚｈａｉＣｏｕｎｔｙ （３１°２３′Ｎ，１１５°４６′Ｅ，Ａｎｈｕｉ

Ｐｒｏｖｉｎｃｅ）．Ｔｈｅｙｏｕｎｇｌｅａｆｔｉｓｓｕｅｓｗｅｒｅｓａｍｐｌｅｄ

ａｎｄｆｌａｓｈｆｒｏｚｅｎｉｎｌｉｑｕｉｄｎｉｔｒｏｇｅｎａｎｄｓｔｏｒｅｄａｔ

－８０℃ｕｎｔｉｌＤＮＡｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ．ＤＮＡｗａｓｅｘｔｒａｃｔｅｄ

ｆｒｏｍｔｈｅｙｏｕｎｇｌｅａｆｔｉｓｓｕｅｓｆｏｌｌｏｗｉｎｇ ｍｏｄｉｆｉｅｄ

ＣＴＡＢｍｅｔｈｏｄ
［９］．Ｔｈｅｑｕａｌｉｔｙａｎｄｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｏｆ

ｔｈｅＤＮＡｗｅｒｅｅｘａｍｉｎｅｄｂｙｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓｏｎ１％

ａｇａｒｏｓｅｇｅｌｓｗｉｔｈＤ２０００ＤＮＡｍａｒｋｅｒ．

１．２　犕犲狋犺狅犱狊

１．２．１　犚犃犇犾犻犫狉犪狉狔犮狅狀狊狋狉狌犮狋犻狅狀犪狀犱犐犾犾狌犿犻狀犪狊犲

狇狌犲狀犮犻狀犵　Ｔｈｅｇｅｎｏｍｉｃｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎｓｉｔｅａｓｓｏｃｉａｔｅｄ

ＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅｓ（ＲＡＤｓｅｑ）ｌｉｂｒａｒｉｅｓｗｅｒｅｃｒｅａｔｅｄ

ｂｙＮｏｖｏｇｅｎｅｃｏｍｐａｎｙ（Ｎｏｖｏｇｅｎｅ，Ｃｈｉｎａ）ａｓｄｅ

ｓｃｒｉｂｅｄｂｙＢａｉｒｄ犲狋犪犾．
［１０］．ＧｅｎｏｍｉｃＤＮＡｏｆ犚．

犿狅犾犾犲ｗａｓｄｉｇｅｓｔｅｄｗｉｔｈｔｈｅｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎｅｎｄｏｎｕｃｌｅ

ａｓｅ（犈犮狅ＲＩ），ｓｈｅａｒｅｄｒａｎｄｏｍｌｙ．ＩｌｌｕｍｉｎａＰ１ａｎｄ

Ｐ２ａｄａｐｔｏｒｓｗｅｒｅｌｉｇａｔｅｄａｆｔｅｒｅｎｄｒｅｐａｉｒａｎｄａｄｄｉ

ｔｉｏｎｏｆｓｉｎｇｌｅ‘Ａ’ｂａｓｅ．Ａｆｔｅｒｌｉｇａｔｉｏｎ，１．０×ＳＰＲＩ

（＜１００ｂｐ）ｃｌｅａｎｕｐｗａｓｐｅｒｆｏｒｍｅｄａｎｄｔｈｅｌｉｂｒａｒｙ

ｗａｓａｍｐｌｉｆｉｅｄｆｏｒｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔｏｆａｄａｐｔｅｒｌｉｇａｔｅｄ

ｆｒａｇｍｅｎｔｓ．Ｔｈｅｎａｓｉｎｇｌｅｌｉｂｒａｒｙｗｉｔｈａｎｉｎｓｅｒｔｓｉｚｅ

ｒａｎｇｅｏｆ３００－７００ｂｐｗａｓｐｒｅｐａｒｅｄａｎｄｓｅｑｕｅｎｃｅｄ
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ｆｒｏｍｂｏｔｈｅｎｄｓｗｉｔｈ１００ｂｐｒｅａｄｌｅｎｇｔｈｓｉｎｏｎｅ

ｌａｎｅｏｆａｎＩｌｌｕｍｉｎａｓｅｑｕｅｎｃｅｒｏｎｔｈｅＩｌｌｕｍｉｎａ

ＨｉＳｅｑ
ＴＭ２０００／Ｍｉｓｅｑ

ＴＭ．Ｔｈｅｒａｗｄａｔａｆｒｏｍｔｈｅｉｍ

ａｇｅｓａｃｑｕｉｒｅｄａｆｔｅｒｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｗａｓｔｒａｎｓｆｏｒｍｅｄｂｙ

ｂａｓｅｃａｌｌｉｎｇｉｎｔｏｒａｗｒｅａｄｓａｎｄｓｔｏｒｅｄｉｎＦＡＳＴＱ

ｆｏｒｍａｔ．Ｒａｗｒｅａｄｓｗｅｒｅｓｕｂｊｅｃｔｅｄｔｏｑｕａｌｉｔｙｃｈｅｃｋ

ｂｙ ｕｓｉｎｇ 犛犲犙犆 ｖ２．１ （Ｇｅｎｏｔｙｐｉｃ Ｐｒｏｐｒｉｅｔａｒｙ

Ｔｏｏｌ）
［１１］．Ｃｌｅａｎｒｅａｄｓｗｅｒｅｏｂｔａｉｎｅｄａｆｔｅｒｓｅｑｕｅｎ

ｃｉｎｇｅｒｒｏｒｒａｔｅｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｃｈｅｃｋｓ，ＧＣｃｏｎｔｅｎｔｄｉｓ

ｔｒｉｂｕｔｉｏｎｃｈｅｃｋｓａｎｄｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｄａｔａｆｉｌｔｅｒｉｎｇ．

１．２．２　犃狊狊犲犿犫犾狔狅犳犚犃犇狊犲狇犪狀犱犛犛犚犿犪狉犽犲狉狊犱犻狊

犮狅狏犲狉狔　Ａｔｏｔａｌｏｆ７．５１３Ｇｂｐｃｌｅａｎｒｅａｄｓｗａｓｐａｒ

ｔｉａｌｌｙａｓｓｅｍｂｌｅｄｕｓｉｎｇＶｅｌｖｅｔＯｐｔｉｍｉｓｅｒｔｏｏｂｔａｉｎａ

ｆｉｎａｌａｓｓｅｍｂｌｙｓｅｑｕｅｎｃｅ
［１２］．Ｔｈｅｆｉｌｔｅｒｅｄａｓｓｅｍｂｌｅｄ

ｃｏｎｔｉｇｓｗｅｒｅｕｓｅｄａｓａｓｏｕｒｃｅｏｆｓｅｑｕｅｎｃｅｉｎｆｏｒｍａ

ｔｉｏｎｆｏｒＳＳＲｓｓｃｒｅｅｎｉｎｇｂｙＳＲｓｅａｒｃｈｓｏｆｔｗａｒｅｗｉｔｈ

２ａｎｄ６ａｓｔｈｅｍｉｎｉｍｕｍａｎｄｍａｘｉｍｕｍｌｅｎｇｔｈｏｆ

ｔｈｅｒｅｐｅａｔｉｎｇｕｎｉｔ，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．Ｔｈｅ ｍｉｎｉｍｕｍ

ｄｉｓｔａｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎｔｗｏＳＳＲｓｅｑｕｅｎｃｅｉｓ１２ｂｐａｎｄ

ＳＳＲｕｐｓｔｒｅａｍａｎｄｄｏｗｎｓｔｒｅａｍｓｅｑｕｅｎｃｅｌｅｎｇｔｈｏｆ

１００ｂｐ．ＳＳＲｐｒｉｍｅｒｓｗｅｒｅｄｅｓｉｇｎｅｄｕｓｉｎｇＰｒｉｍｅｒ

３．０
［１３］．Ａｎｄｔｈｅｍａｊｏｒｐａｒａｍｅｔｅｒｓｆｏｒｄｅｓｉｇｎｉｎｇ

ｔｈｅｐｒｉｍｅｒｓｗｅｒｅ：（１）ｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅｌｅｎｇｔｈｆｒｏｍ

２０ｔｏ２８ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓ，ｗｉｔｈ２４ａｓｔｈｅｏｐｔｉｍｕｍ，（２）

ａｎｎｅａｌｉｎｇｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｆｒｏｍ６０℃ｔｏ６５℃，ａｎｏｐ

ｔｉｍｕｍａｎｎｅａｌｉｎｇｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｏｆ６３℃，ａｎｄ（３）ａ

ｐａｉｒｏｆｐｒｉｍｅｒｓａｎｎｅａｌｉｎｇｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｏｆ

ｔｈｅｍａｘｉｍｕｍｏｆ１℃．

１．２．３　犐犱犲狀狋犻犳犻犮犪狋犻狅狀狅犳狆狅犾狔犿狅狉狆犺犻狊犿犛犛犚犪狀犱犱犪

狋犪犪狀犪犾狔狊犻狊　１２８ｐａｉｒｓｏｆｐｒｉｍｅｒｓｓｅｌｅｃｔｅｄｒａｎｄｏｍｌｙ

ｆｒｏｍ１１６８７ｐａｉｒｓｏｆｐｒｉｍｅｒｓｗｅｒｅｓｙｎｔｈｅｓｉｚｅｄｂｙ

ＳａｎｇｏｎＣｏｍｐａｎｙ （Ｓｈａｎｇｈａｉ）．Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅｃｈａｉｎ

ｒｅａｃｔｉｏｎ（ＰＣＲ）ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｓｉｎｓｉｘｄｉｆｆｅｒｅｎｔｇｅｏ

ｇｒａｐｈｉｃａｌ犚．犿狅犾犾犲ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｗｅｒｅｐｅｒｆｏｒｍｅｄｔｏｉ

ｄｅｎｔｉｆｙ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｌｏｃｉ．Ｅａｃｈ

ＰＣＲｒｅａｃｔｉｏｎｃｏｎｓｉｓｔｅｄｏｆ４μＬｏｆｕｌｔｒａｐｕｒｅｗａｔｅｒ，

７．５μＬｏｆ２×ＴａｑＰＣＲＧｒｅｅｎＭｉｘ，２μＬｅａｃｈｏｆ

ｆｏｒｗａｒｄａｎｄｒｅｖｅｒｓｅｐｒｉｍｅｒｓ（０．５μｍｏｌ·Ｌ
－１５

ｐｍｏｌ），ａｎｄ１．５μＬｏｆｔｅｍｐｌａｔｅｇｅｎｏｍｉｃＤＮＡｉｎａ

ｆｉｎａｌｒｅａｃｔｉｏｎｖｏｌｕｍｅｏｆ１５μＬ．Ａｎｎｅａｌｉｎｇｔｅｍｐｅｒ

ａｔｕｒｅｇｒａｄｉｅｎｔｆｒｏｍ５５℃ｔｏ６０℃ｗａｓｓｅｔｆｏｒｆｉｎｄ

ｉｎｇｏｐｔｉｍｕｍａｎｎｅａｌｉｎｇｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ．Ｔｈｅｔｈｅｒｍａｌ

ｃｙｃｌｅｓｆｏｒｔｈｅＳＳＲＰＣＲｒｕｎｓｗｅｒｅｐｒｏｇｒａｍｍｅｄｆｏｒ

ａｎｉｎｉｔｉａｌｄｅｎａｔｕｒａｔｉｏｎａｔ９４℃ｆｏｒ３ｍｉｎ；ｆｏｌｌｏｗｅｄ

ｂｙ３４ｃｙｃｌｅｓｏｆ９４℃ｆｏｒ４５ｓ，５６℃ｆｏｒ４５ｓ，７２℃

ｆｏｒ１ｍｉｎａｎｄｆｉｎａｌｌｙ，７２℃ｆｏｒａｆｉｎａｌｅｘｔｅｎｓｉｏｎｏｆ

７ｍｉｎ．ＴｈｅＰＣＲｐｒｏｄｕｃｔｗａｓｔｈｅｎｓｅｐａｒａｔｅｄｏｎａｎ

８％ｎｏｎｄｅｎａｔｕｒｉｎｇｐｏｌｙａｃｒｙｌａｍｉｄｅｇｅｌａｎｄｖｉｓｕａｌ

ｉｚｅｄｂｙｓｉｌｖｅｒｓｔａｉｎｉｎｇ．２０ｂｐＤＮＡｌａｄｄｅｒｗａｓｕｓｅｄ

ａｓｓｔａｎｄａｒｄｆｏｒｓｃｏｒｉｎｇ．Ｔｈｅｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓａｎｄａ

ｖａｉｌａｂｉｌｉｔｙｏｆｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃｐｒｉｍｅｒｓｗｅｒｅｆｕｒｔｈｅｒｅ

ｖａｌｕａｔｅｄｉｎ６３ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｆｒｏｍｔｈｒｅｅｄｉｆｆｅｒｅｎｔｐｏｐ

ｕｌａｔｉｏｎｓ．Ｔｈｅｅｖａｌｕａｔｉｏｎｐａｒａｍｅｔｅｒｓｉｎｃｌｕｄｅｔｈｅ

ｎｕｍｂｅｒｏｆａｌｌｅｌｅｓｐｅｒｌｏｃｕｓ（犃），ｏｂｓｅｒｖｅｄｈｅｔ

ｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ（犎ｏ），ｅｘｐｅｃｔｅｄｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ（犎ｅ）

ａｓｗｅｌｌａｓｄｅｖｉａｔｉｏｎｓｆｒｏｍＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇｅｑｕｉｌｉｂ

ｒｉｕｍ（ＨＷＥ），ｗｈｉｃｈｗｅｒｅｃａｌｃｕｌａｔｅｄｂｙｔｈｅＧｅ

ｎＡｌＥｘ６．１
［１４］．Ｎｕｌｌａｌｌｅｌｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙｗａｓｃｈｅｃｋｅｄ

ｂｙＭｉｃｒｏＣｈｅｃｋｅｒ２．２
［１５］．

２　Ｒｅｓｕｌｔｓａｎｄａｎａｌｙｓｉｓ

２．１　犚犃犇狊犲狇犳狅狉犚．犿狅犾犾犲

ＡＦＡＳＴＱｆｏｒｍａｔｆｉｌｅｓｉｚｅｏｆ７．６５３Ｇｂｐｒａｗ

ｒｅａｄｓｗａｓｇｅｎｅｒａｔｅｄａｆｔｅｒＩｌｌｕｍｉｎａｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ（Ｔａ

ｂｌｅ１）．Ａｆｔｅｒｔｒｉｍｍｉｎｇａｄａｐｔｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅｓ，ｃｏｎｔａｉ

ｎｉｎｇ‘Ｎ’ａｎｄｌｏｗｑｕａｌｉｔｙｂａｓｅｓ，ｔｈｅｉｎｉｔｉａｌｃｌｅａｎ

ｄａｔａ（７．５１３Ｇｂｐ）ｗｅｒｅｏｂｔａｉｎｅｄ．Ｔｈｅｅｒｒｏｒｒａｔｅｏｆ

ｃｌｅａｎｒｅａｄｓｗａｓａｂｏｕｔ０．０４％．ＴｈｅＱ２０ａｎｄＱ３０

ｗｅｒｅｔｏ９３．７３％ａｎｄ８８．３３％，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ（Ｔａｂｌｅ

１）．ＴｈｅｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｏｆＧＣｃｏｎｔｅｎｔｏｂｓｅｒｖｅｄｉｎ犚．

犿狅犾犾犲ｗａｓａｂｏｕｔ３９．６９％ａｎｄＲＡＤＴａｇｄｉｇｅｓｔｉｏｎ

ｒａｔｉｏｉｓｔｏ９８．４８％ （Ｔａｂｌｅ１）．Ｃｌｅａｎｒｅａｄｓｗｅｒｅａｓ

ｓｅｍｂｌｅｄ犱犲狀狅狏狅ｔｏｓｅｒｖｅａｓｆｒａｍｅｗｏｒｋｒｅｆｅｒｅｎｃｅ

ｇｅｎｏｍｅ．Ａｂｏｕｔ１７１．５３４Ｍｂｏｆ犚．犿狅犾犾犲ｇｅｎｏｍｅ

ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄｏｖｅｒ４９８２５２ｃｏｎｔｉｇｓｗｅｒｅｏｂｔａｉｎｅｄｕｐ

ｏｎ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｏｆ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｄａｔａ． Ｔｈｅ ｃｏｎｔｉｇ

ｌｅｎｇｔｈｓｒａｎｇｅｄｆｒｏｍ１００ｔｏ９５２ｂｐｗｉｔｈａｎＮ５０

ｌｅｎｇｔｈｏｆ４７０ｂｐ（Ｔａｂｌｅ１，Ｆｉｇ．１）．Ｔｈｅｓｅｒｅｓｕｌｔｓ

ｓｕｇｇｅｓｔｅｄｔｈａｔｔｈｅＲＡＤｓｅｑｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｗａｓｓｕｃ

ｃｅｓｓｆｕｌ，ｗｈｉｃｈｗａｓａｔｔｒｉｂｕｔｅｄｔｏｔｈｅｓｕｆｆｉｃｉｅｎｔｓａｍ

ｐｌｅｓｄａｔａ，ｎｏｒｍａｌＧＣｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎａｎｄｈｉｇｈｓｅｑｕｅｎ

ｃｉｎｇｑｕａｌｉｔｙｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄｙ．

２．２　犛犛犚犱犻狊犮狅狏犲狉狔犪狀犱犲狏犪犾狌犪狋犻狅狀犳狅狉犚．犿狅犾犾犲

Ａｆｔｅｒｓｅｖｅｒａｌｆｉｌｔｅｒｉｎｇｃｒｉｔｅｒｉａ，３４９９１２ｏｆ４９８２５２

ｃｏｎｔｉｇｓｗｅｒｅｓｅｌｅｃｔｅｄｔｏｄｅｔｅｃｔＳＳＲｌｏｃｉ，ｓｉｎｃｅｔｈｅ

ｃｏｎｔｉｇｓｏｆｌｅｓｓｔｈａｎ２１２ｂｐｗｅｒｅｆｉｌｔｅｒｅｄ．Ａｐｐｒｏｘｉ

ｍａｔｅｌｙ３．２７％ｏｆａｌｌａｓｓｅｍｂｌｅｄｃｏｎｔｉｇｓ（１１４５７ｏｕｔ

ｏｆ３４９９１２）ｃｏｎｔａｉｎｅｄａｔｌｅａｓｔｏｎｅｄｅｔｅｃｔａｂｌｅＳＳＲ

２５８ !　"　#　$　%　&　　　　　　　　　　　　　　　　　　　３８Þ



ｌｏｃｕｓａｎｄｔｈｅｔｏｔａｌｎｕｍｂｅｒｏｆｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｌｏｃｉ

ｗａｓ１１９６１．Ｆｉｎａｌｌｙ，ａｓｅｔｏｆ１１６８７ｓｉｍｐｌｅ

ｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔｓｗｉｔｈｐｒｉｍｅｒｓｗｅｒｅｏｂｔａｉｎｅｄｆｒｏｍ

１１９６１ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｌｏｃｉｂｙＰｒｉｍｅｒ３．０ｓｏｆｔｗａｒｅ．

ＷｅｆｏｕｎｄｔｈａｔｔｈｅｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｏｆｆｉｖｅｄｉｆｆｅｒｅｎｔＳＳＲ

ｕｎｉｔｓｗａｓｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｔ．Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｒｅｐｅａｔ

ｕｎｉｔｓｏｃｃｕｒｒｅｄａｔｎｕｍｂｅｒｓｏｆｄｉ，ｔｒｉ，ｔｅｔｒａ，ｐｅｎ

ｔａａｎｄｈｅｘａｒｅｐｅａｔｓｗｅｒｅ６０４９（５１．７６％），４４０８

（３７．７２％），６９５ （５．９４％），３６９ （３．１６％），１６６

（１．４２％），ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ（Ｔａｂｌｅ２）．

Ｔａｂｌｅ１　Ｄｅｔａｉｌｓｏｆｔｈｅｒａｗｒｅａｄｓｑｕａｌｉｔｙ

ｆｏｒＲＡＤｓｅｑｉｎ犚．犿狅犾犾犲

Ｆｅａｔｕｒｅ Ｖａｌｕｅ

ＲａｗＢａｓｅ／ｂｐ ７．６５３Ｇ

ＣｌｅａｎＢａｓｅ／ｂｐ ７．５１３Ｇ

ＥｆｆｅｃｔｉｖｅＲａｔｅ／％ ９８．１６

ＥｒｒｏｒＲａｔｅ／％ ０．０４

Ｑ２０／％ ９３．７３

Ｑ３０／％ ８８．３３

Ｎ５０ｌｅｎｇｔｈ／ｂｐ ４７０

ＧＣＣｏｎｔｅｎｔ／％ ３９．６９

Ｄｉｇｅｓｔｉｏｎｒａｔｉｏ／％ ９８．４８

Ａｖｅｒａｇｅｄｅｐｔｈ／Ｘ ２６．１６

Ｃｏｖｅｒａｇｅａｔｌｅａｓｔ１Ｘ／％ ９３．７０

Ｃｏｖｅｒａｇｅａｔｌｅａｓｔ４Ｘ／％ ７８．７１

Ｆｉｇ．１　Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｃｏｎｔｉｇｌｅｎｇｔｈ（＞２１２ｂｐ）

　　Ａｔｏｔａｌｏｆ４８１ｔｙｐｅｓｏｆｒｅｐｅａｔｍｏｔｉｆｓｗｅｒｅｉｄｅｎ

ｔｉｆｉｅｄａｍｏｎｇｔｈｅ１１６８７（ＳＳＲｓｌｅｎｇｔｈ≥１２ｂｐ）（Ｔａｂｌｅ

２）．ＯｆｔｈｅｄｉｆｆｅｒｅｎｔｐｅｒｆｅｃｔＳＳＲｍｏｔｉｆｕｎｉｔｓ，ｔｈｅｍｏｓｔ

ｔｙｐｅｎｕｍｂｅｒｗａｓｐｅｎｔａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ （３２．４３％），ｆｏｌ

ｌｏｗｅｄｂｙｔｅｔｒａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ（２６．８２％），ｈｅｘａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ

（２５．７９％），ｔｒｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ（１２．４７％）ａｎｄｄｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ

（２．４９％）．Ｆｕｒｔｈｅｒａｎａｌｙｓｉｓｉｎｄｉｃａｔｅｄｔｈａｔｔｈｅｎｕｍｂｅｒ

ｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｒｅｐｅａｔｍｏｔｉｆｓｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｒｅｐｅａｔｕｎｉｔｓｗａｓ

ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄｕｎｅｖｅｎｌｙ．Ｔｈｅ（ＧＡ）ｎｒｅｐｅａｔｍｏｔｉｆｗａｓｔｈｅ

ｍｏｓｔａｂｕｎｄａｎｔｔｙｐｅｉｎｄｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｒｅｐｅａｔｍｏｔｉｆｓ．Ｔｈｅ

ｆｏｕｒｏｔｈｅｒｍａｉｎｕｎｉｔｔｙｐｅｗｅｒｅｔｈｅ（ＡＡＧ）ｎｉｎｔｒｉｎｕ

ｃｌｅｏｔｉｄｅ， （ＡＡＡＴ）ｎ ｉｎ ｔｅｔｒａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ， ａｎｄ

（ＡＡＡＡＧ）ｎｉｎｐｅｎｔａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ，（ＴＣＴＧＡＧ）ｎ／

（ＡＡＡＡＡＧ）ｎ ｉｎｈｅｘａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｒｅｐｅａｔ ｍｏｔｉｆｓ，

ａｎｄｏｃｃｕｒｒｅｄａｔｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓｏｆ１９．４２％，５．２０％，

１２．０９％，４．０７％ａｎｄ３．０１％，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．

２．３　犆犺犪狉犪犮狋犲狉犻狊狋犻犮狊狅犳狆狅犾狔犿狅狉狆犺犻犮犿犻犮狉狅狊犪狋犲犾犾犻狋犲狊

犿犪狉犽犲狉狊　

　　１２８ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｍａｒｋｅｒｓｗｅｒｅｓｅｌｅｃｔｅｄｒａｎ

ｄｏｍｌｙｔｏｄｅｔｅｃｔｔｈｅｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍａｍｏｎｇｓｉｘ犚．

犿狅犾犾犲ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｆｒｏｍｔｈｒｅｅｄｉｆｆｅｒｅｎｔｐｒｏｖｉｎｃｅｓ，ｏｆ

ｗｈｉｃｈ２０ｐａｉｒｓｏｆｐｒｉｍｅｒｐｒｅｓｅｎｔｈｉｇｈｐｏｌｙｍｏｒ

ｐｈｉｓｍ． Ｔｏ ｔｅｓｔ ａｎｄ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚｅ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ

ｖａｒｉａｂｉｌｉｔｙｏｆ犚．犿狅犾犾犲ａｔｔｈｅ２０ｌｏｃｉ，６３ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ

ｗｅｒｅｃｏｌｌｅｃｔｅｄｆｒｏｍｔｈｒｅｅｌｏｃａｔｉｏｎｓｏｆＣｈｉｎａ（Ｙｏｎｇｘｉｕ

Ｃｏｕｎｔｙ，ＰａｎａｎＣｏｕｎｔｙａｎｄＪｉｎｚｈａｉＣｏｕｎｔｙ）．Ａｌｌｔｈｅ

ＳＳＲｂａｎｄｓｗｅｒｅｃｌｅａｒａｎｄｄｉｓｔｉｎｃｔ（Ｆｉｇ．２）．

ＴｈｅｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆｔｈｅｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃＳＳＲ

ｍａｒｋｅｒｓｏｆ犚．犿狅犾犾犲ｗｅｒｅｓｈｏｗｎｉｎＴａｂｌｅ３．Ｔｈｅ

ｎｕｍｂｅｒｏｆ犃ｖａｒｉｅｄｆｒｏｍ４ｔｏ１６ｗｉｔｈａｎａｖｅｒａｇｅｏｆ

９．２ａｌｌｅｌｅｓｐｅｒｌｏｃｕｓ，犎ｏａｎｄ犎ｅ ｖａｌｕｅｓｒａｎｇｅｄ

ｆｒｏｍ０．０５０ｔｏ１．０００ａｎｄ０．４８９ｔｏ０．９０８（Ｔａｂｌｅ

３）．Ｓｅｖｅｎｌｏｃｉ（ＨＤ２６，ＨＤ３４，ＨＤ３５，ＨＤ５５，

ＨＤ６２，ＨＤ８８，ａｎｄＨＤ１００）ｓｈｏｗｅｄａｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ

Ｔａｂｌｅ２　ＮｕｍｂｅｒａｎｄｆｒｅｑｕｅｎｃｙｏｆｆｉｖｅｐｅｒｆｅｃｔＳＳＲｒｅｐｅａｔｍｏｔｉｆｓｉｎ犚．犿狅犾犾犲

ＳＳＲｍｏｔｉｆｕｎｉｔ Ｎｏ．ｏｆＳＳＲ
Ｔｈｅｍｏｓｔａｂｕｎｄａｎｔｒｅｐｅａｔｍｏｔｉｆ

Ｔｈｅｍｏｓｔａｂｕｎｄａｎｔ Ｎｏ．ａｎｄｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

Ｎｏ．ｏｆｔｈｅ
ｒｅｐｅａｔｍｏｔｉｆｔｙｐｅ

Ｄｉ ６０４９ （ＧＡ）ｎ １１７５（１９．４２％） １２

Ｔｒｉ ４４０８ （ＡＡＧ）ｎ ２２９（５．２０％） ６０

Ｔｅｔｒａ ６９５ （ＡＡＡＴ）ｎ ８４（１２．０９％） １２９

Ｐｅｎｔａ ３６９ （ＡＡＡＡＧ）ｎ １５（４．０７％） １５６

Ｈｅｘａ １６６ （ＴＣＴＧＡＧ）ｎ／（ＡＡＡＡＡＧ）ｎ ５（３．０１％） １２４

Ｔｏｔａｌ １１６８７ － － ４８１

 Ｎｏｔｅ：Ｔｈｅｄａｔａｂｅｆｏｒｅｂｒａｃｋｅｔｓｗａｓｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆｔｈｅｍｏｓｔａｂｕｎｄａｎｔｒｅｐｅａｔｍｏｔｉｆ，ａｎｄｉｎｔｈｅｂｒａｃｋｅｔｓｗａｓｔｈｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙｏｆｔｈｅｍｏｓｔ

ａｂｕｎｄａｎｔｒｅｐｅａｔｍｏｔｉｆ
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Ｍ．２０ｂｐＤＮＡｌａｄｄｅｒ；１－４．Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｐｒｏｄｕｃｔｓｏｆｓｉｘｄｉｆｆｅｒｅｎｔｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ犚．犿狅犾犾犲ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｕｓｉｎｇｆｏｕｒ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｐｒｉｍｅｒｓ（ＨＤ２４，ＨＤ２５，ＨＤ３５ａｎｄＨＤ３７，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ）

Ｆｉｇ．２　Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｐｒｏｄｕｃｔｓｉｎｓｏｍｅｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｏｆ犚．犿狅犾犾犲ｂｙｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃｐｒｉｍｅｒｓ

ｄｅｐａｒｔｕｒｅｆｒｏｍＨＷＥ（犘 ＜０．０５）ｐｒｏｂａｂｌｙｄｕｅｔｏ

ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｔｅｄｅｆｉｃｉｅｎｃｙｉｎａｌｌｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ．Ｔｈｅｒｅｓｔ

ｏｆｔｈｉｒｔｅｅｎｌｏｃｉｗｅｒｅｎｏｔｄｅｖｉａｔｅｄｆｒｏｍＨＷＥｉｎａｔ

ｌｅａｓｔｏｎｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ．Ａｌｌｌｏｃｉｗｅｒｅｓｕｃｃｅｓｓｆｕｌｌｙ

ａｍｐｌｉｆｉｅｄｆｏｒｔｈｒｅｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆ犚．犿狅犾犾犲，ｗｈｉｃｈ

ｓｕｇｇｅｓｔｅｄｔｈａｔｔｈｅｓｅｇｅｎｏｍｉｃＳＳＲｍａｒｋｅｒｓｗｉｌｌｂｅ

ｖａｌｕａｂｌｅｆｏｒｇｅｎｅｔｉｃｒｅｓｅａｒｃｈｉｎ犚．犿狅犾犾犲，ｓｕｃｈａｓ

ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｇｅｎｅｔｉｃｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｎａｌｙｓｉｓ，ｄｉｖｅｒｓｉｔｙａ

ｎａｌｙｓｉｓａｎｄｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎｅｔｃ．

３　Ｄｉｓｃｕｓｓｉｏｎ

Ｄｕｅｔｏｔｈｅａｄｖａｎｔａｇｅｏｆｈｉｇｈａｂｕｎｄａｎｃｅ，ｒａｎ

ｄｏｍｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｗｉｔｈｉｎｔｈｅｇｅｎｏｍｅ，ｈｉｇｈｐｏｌｙ

ｍｏｒｐｈｉｓｍ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎａｎｄｃｏｄｏｍｉｎａｎｔｉｎｈｅｒｉｔ

ａｎｃｅ，ＳＳＲｍａｒｋｅｒｓｈａｖｅｂｅｅｎｗｉｄｅｌｙｕｓｅｄｆｏｒｃｏｎ

ｓｔｒｕｃｔｉｏｎｏｆｇｅｎｅｔｉｃｍａｐｓ，ｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎａｌｙｓｉｓａｎｄ

ｇｅｎｅｔｉｃｓｔｒｕｃｔｕｒｅ
［８］．Ｔｈｅｒｅａｒｅａｎｕｍｂｅｒｏｆｔｒａｄｉ

ｔｉｏｎａｌｗａｙｓｔｏｄｅｖｅｌｏｐＳＳＲ，ｉｎｃｌｕｄｉｎｇｍｉｃｒｏｓａｔｅｌ

ｌｉｔｅｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ，ｓｅｌｅｃｔｉｖｅｌｙａｍｐｌｉｆｉｅｄｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ

ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃｌｏｃｉ（ＳＡＭＰＬ），ａｎｄＥＳＴＳＳＲｓｏｒｇｅ

ｎｏｍｉｃｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓａｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏｐｕｂｌｉｃＤＮＡｄａ

ｔａｂａｓｅｓ
［１６］．Ａｌｌｏｆｔｈｅｓｅｗａｙｓ，ｈｏｗｅｖｅｒ，ｓｈｏｕｌｄ

ｏｂｔａｉｎｔｈｅｄｅｔａｉｌｅｄｓｅｑｕｅｎｃｅｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ａｂｏｕｔ

ｂｏｔｈｓｉｄｅｓｏｆｔｈｅｒｅｐｅａｔｓｅｑｕｅｎｃｅａｎｄｔｈｅｎｄｅｓｉｇｎ

ｐｒｉｍｅｒｓ，ｗｈｉｃｈａｒｅｃｏｓｔｌｙａｎｄｔｉｍｅｃｏｎｓｕｍｉｎｇ．

Ｒｅｃｅｎｔｌｙ，ＲＡＤｓｅｑｗａｓｄｅｖｅｌｏｐｅｄａｎｄｒｅｇａｒｄｅｄａｓ

ａｐｒｏｍｉｓｉｎｇａｎｄｐｏｗｅｒｆｕｌｔｏｏｌｔｏａｃｑｕｉｒｅｔｈｅｇｅ

ｎｏｍｉｃａｎｄｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｉｃｄａｔａｆｏｒｎｏｎｍｏｄｅｌｏｒ

ｇａｎｉｓｍｓａｎｄｎｏｎｓｅｑｕｅｎｃｅｄｇｅｎｏｍｅｓ，ｗｈｉｃｈｈａｓ

ｂｅｅｎｕｓｅｄｆｏｒｇｅｎｏｍｅａｓｓｅｍｂｌｙａｎｄＳＳＲ ｍａｒｋｅｒ

ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｉｎａｖａｒｉｅｔｙｏｆｓｐｅｃｉｅｓ
［１７］．Ｉｎｔｈｅｐｒｅｓ

ｅｎｔｓｔｕｄｙ，１１６８７ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓｗｅｒｅｄｅｖｅｌｏｐｅｄｕ

ｓｉｎｇＲＡＤｓｅｑ．Ｔｈｅｎ２０ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ

ｌｏｃｉｆｒｏｍ１２８ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓｗｅｒｅｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ．Ｃｏｍ

ｐａｒｅｄｗｉｔｈｐｒｅｖｉｏｕｓｓｔｕｄｉｅｓ，ｔｈｅＲＡＤｓｅｑｆｏｒＳＳＲ

ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｆｏｒ犚．犿狅犾犾犲ｗｉｔｈｏｕｔａｎａｖａｉｌａｂｌｅｒｅｆ

ｅｒｅｎｃｅｇｅｎｏｍｅｓｈｏｗｓｍｏｒｅｔｉｍｅｓａｖｉｎｇ，ｈｉｇｈｅｆｆｉ

ｃｉｅｎｔａｎｄｈｉｇｈｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ
［１８］．

Ｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄｙ，ｔｈｅＲＡＤｓｅｑｄａｔａｗａｓｒｅｌｉａｂｌｙ

ｃａｌｌｅｄｆｏｒ９３．７０％ （ｓｅｑｕｅｎｃｅｃｏｖｅｒａｇｅａｔｌｅａｓｔ１Ｘ）

ａｎｄａｖｅｒａｇｅｄｅｐｔｈｏｆｃｏｖｅｒａｇｅｏｆ２６．１６Ｘ．Ｉｔａｌ

ｌｏｗｅｄｔｈｅｄｉｓｃｏｖｅｒｙｏｆａｓｅｔｏｆ１１９６１ｐｅｒｆｅｃｔＳＳＲ

ｌｏｃｉｏｆ≥１２ｂｐｌｅｎｇｔｈｉｎ犚．犿狅犾犾犲．Ａｂｏｕｔ３．３％

ｃｏｎｔｉｇｓｉｎ犚．犿狅犾犾犲ｐｏｓｓｅｓｓｅｄａｔｌｅａｓｔｏｎｅＳＳＲ，

ｗｈｉｃｈ ｗａｓｌｏｗｅｒｔｈａｎｐｒｅｖｉｏｕｓｌｙｒｅｐｏｒｔｅｄＳＳＲ

ｐｒｅｖａｌｅｎｃｅｉｎｔｈｅＥＳＴｓｏｆｐｉｇｅｏｎｐｅａ （７．６％），

ｗｈｅａｔ（７．４％）ａｎｄｆｌａｘ（３．５％），ｈｉｇｈｅｒｔｈａｎｂａｒ

ｌｅｙ（２．８％）
［１９２２］．ＴｈｅＳＳＲｆｒｅｑｕｅｎｃｙａｌｓｏｄｅｐｅｎ

ｄｅｄｏｎｔｈｅｐａｒａｍｅｔｅｒｓｕｓｅｄｉｎｄｅｔｅｃｔｉｎｇＳＳＲｍａｒｋｅｒｓ，

ｓｕｃｈａｓｔｈｅｒｅｐｅａｔｌｅｎｇｔｈａｎｄｎｕｍｂｅｒｏｆｒｅｐｅａｔｕｎｉｔ

ｔｈｒｅｓｈｏｌｄｓ．ＴｈｅａｂｕｎｄａｎｃｅｏｆＳＳＲ （ＳＳＲ／ｋｂｐ）ｉｎ

犚．犿狅犾犾犲ｗａｓ１４．３ｃｏｍｐａｒｅｄｔｏ２０．０ｉｎｃｏｔｔｏｎ
［１７］，

１４．０ｉｎ犃狉犪犫犻犱狅狆狊犻狊，８．４ｉｎｐｉｇｅｏｎｐｅａａｎｄ５．４ｉｎ

ｗｈｅａｔ
［１９２０］．ＯｕｒｒｅｓｕｌｔｓｈｏｗｅｄｔｈｅａｂｕｎｄａｎｃｅｏｆＳＳＲ

ｅｘｉｓｔｅｄｉｎ犚．犿狅犾犾犲ｗａｓｍｏｄｅｒａｔｅ．

ＳＳＲｓａｒｅｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓｗｉｔｈ２－６ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓ

ｔａｎｄｅｍ ｒｅｐｅａｔｓ ｗｈｉｃｈａｒｅｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄｒａｎｄｏｍｌｙ

ｔｈｒｏｕｇｈｏｕｔｔｈｅｇｅｎｏｍｅｏｆａｌｌｔｈｅｅｕｋａｒｙｏｔｅｓ
［１１］．Ｉｎ

ｔｈｅｐｒｅｓｅｎｔｓｔｕｄｙ，ｗｅｆｏｕｎｄｔｈａｔｔｈｅｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｏｆ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔＳＳＲｕｎｉｔｓｗａｓｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｔ．Ｔｈｅ

ｄｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓｗｅｒｅｔｈｅｍｏｓｔａｂｕｎｄａｎｔ（５１．７６％）

ｒｅｐｅａｔｓｅｑｕｅｎｃｅｓ，ｗｈｉｃｈｗａｓａｇｒｅｅｗｉｔｈｏｔｈｅｒｓｐｅ

ｃｉｅｓ，ｆｏｒｅｘａｍｐｌｅ，ｄｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓａｃｃｏｕｎｔｆｏｒ４８ｔｏ

６７％ｏｆｒｅｐｅａｔｓｅｑｕｅｎｃｅｓｉｎｐｌａｎｔｌｉｂｒａｒｉｅｓ
［２３］，ｅ．ｇ．

ｐｉｇｅｏｎｐｅａ（６０．４１％）
［１９］，犘．犪犾犪狋犪 （６２．５％）

［２４］．Ｉｎ

ＥＳＴｓｏｆｇｒａｐｅａｎｄｓｏｙｂｅａｎ，ｈｏｗｅｖｅｒ，ｔｈｅｔｒｉｎｕｃｌｅｏ

ｔｉｄｅｓＳＳＲｌｏｃｕｓｗａｓｔｈｅｍｏｓｔａｂｕｎｄａｎｔｃｌａｓｓ
［２５］．Ｙｕ

犲狋犪犾．
［２６］ｒｅｐｏｒｔｅｄｔｈａｔｔｈｅｄｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｒｅｐｅａｔｓｗｅｒｅ

４５８ !　"　#　$　%　&　　　　　　　　　　　　　　　　　　　３８Þ



书书书

Ｔ
ａ
ｂｌ
ｅ
３
　
Ｃ
ｈ
ａｒ
ａｃ
ｔｅ
ｒｉ
ｓｔ
ｉｃ
ｓ
ｏｆ
２
０
Ｓ
Ｓ
Ｒ
ｐｒ
ｉ
ｍ
ｅｒ
ｐ
ａｉ
ｒｓ
ｄｅ
ｔｅ
ｃｔ
ｅｄ
ｐ
ｏｌ
ｙ
ｍ
ｏｒ
ｐ
ｈｉ
ｓ
ｍ
ｉｎ
ｔｈ
ｒｅ
ｅ
ｐ
ｏ
ｐ
ｕｌ
ａｔ
ｉｏ
ｎｓ
ｏｆ
犚
．
犿
狅犾
犾犲
Ｇ
．Ｄ
ｏ
ｎ
（ 犖
＝
２
１
ｆｏ
ｒ
ｅａ
ｃｈ
ｐ
ｏ
ｐ
ｕｌ
ａｔ
ｉｏ
ｎ
）

Ｌ
ｏ
ｃ
ｕ
ｓ

ｎ
ａ
ｍ
ｅ
１
）

Ｐ
ｒｉ
ｍ
ｅｒ
Ｓ
ｅ
ｑ
ｕ
ｅ
ｎ
ｃｅ
２
）
（ ５
′
ｔｏ
３′
）

Ｒ
ｅ
ｐ
ｅａ
ｔ

ｍ
ｏｔ
ｉｆ

Ｌ
ｏ
ｃ
ｕ
ｓ
ｓｉ
ｚｅ

ｒａ
ｎ
ｇ
ｅ／
ｂ
ｐ

Ｊｉ
ｎ
ｚ
ｈ
ａｉ

Ｐ
ａ
ｎ
ａ
ｎ

Ｙ
ｏ
ｎ
ｇ
ｘｉ
ｕ

犃
犎
ｏ

犎
ｅ

犃
犎
ｏ

犎
ｅ

犃
犎
ｏ

犎
ｅ

Ｈ
Ｄ
２
４

Ｆ
：
Ｇ
Ｇ
Ｇ
Ｇ
Ｇ
Ａ
Ｃ
Ｃ
Ａ
Ｔ
Ｔ
Ｔ
Ａ
Ｔ
Ｃ
Ａ
Ｇ
Ｔ
Ａ
Ｇ
Ａ
Ａ
Ｔ
Ｔ
Ｇ

Ｒ
：
Ｇ
Ｃ
Ａ
Ａ
Ｔ
Ｇ
Ａ
Ｔ
Ｇ
Ａ
Ａ
Ａ
Ｔ
Ｃ
Ａ
Ｇ
Ｔ
Ｇ
Ｇ
Ｃ
Ａ
Ｔ
Ｃ

（ Ａ
Ｔ
） ８

１
３
６
１
８
２

９
０
．７
５
０

０
．８
２
０

１
６

０
．５
７
１

０
．８
９
５

１
０

０
．３
８
１

０
．８
３
７

Ｈ
Ｄ
２
５

Ｆ
：
Ｇ
Ａ
Ａ
Ｇ
Ａ
Ｔ
Ｇ
Ｇ
Ｃ
Ｔ
Ａ
Ｃ
Ｔ
Ｃ
Ｔ
Ｃ
Ｔ
Ｇ
Ｇ
Ｔ
Ｃ
Ｇ
Ｔ
Ｃ

Ｒ
：
Ａ
Ｃ
Ｃ
Ｃ
Ａ
Ａ
Ａ
Ｔ
Ｃ
Ａ
Ｃ
Ｔ
Ｃ
Ｔ
Ｇ
Ａ
Ａ
Ａ
Ｃ
Ｃ
Ｃ
Ｔ
Ｃ
Ｔ

（ Ａ
Ｃ
） １
１

１
１
６
１
４
２

８
０
．９
０
５

０
．８
３
７

１
０

０
．８
１
０

０
．８
６
３

１
５

０
．９
５
２

０
．８
９
３

Ｈ
Ｄ
２
６


Ｆ
：
Ｃ
Ｃ
Ａ
Ａ
Ｇ
Ｔ
Ｇ
Ｃ
Ｃ
Ａ
Ｔ
Ｔ
Ｃ
Ｔ
Ｔ
Ｃ
Ａ
Ｃ
Ａ
Ｔ
Ｔ
Ｇ
Ｔ
Ａ

Ｒ
：
Ｃ
Ｔ
Ｃ
Ｇ
Ａ
Ｔ
Ｇ
Ａ
Ｇ
Ａ
Ａ
Ｔ
Ｃ
Ａ
Ａ
Ｃ
Ｔ
Ｔ
Ｃ
Ｇ
Ｇ
Ａ
Ａ
Ｔ

（ Ｔ
Ｇ
Ａ
） ６

１
２
６
１
６
２

６
０
．２
８
６

０
．７
２
２

３
０
．１
９
０

０
．６
４
３

６
０
．０
５
０

０
．７
５
９

Ｈ
Ｄ
３
４


Ｆ
：
Ｔ
Ａ
Ｔ
Ｔ
Ｔ
Ｇ
Ｔ
Ｇ
Ｔ
Ｇ
Ｔ
Ｇ
Ｇ
Ｔ
Ｔ
Ｇ
Ａ
Ｔ
Ｃ
Ｔ
Ｔ
Ｇ
Ｇ
Ｇ

Ｒ
：
Ｃ
Ｔ
Ｔ
Ｇ
Ｇ
Ｔ
Ｇ
Ｃ
Ａ
Ｃ
Ｔ
Ｇ
Ｔ
Ａ
Ａ
Ｔ
Ｃ
Ｔ
Ｃ
Ｔ
Ｃ
Ｃ
Ｃ
Ｔ

（ Ｇ
Ａ
） １
０

９
０
１
４
２

１
４

０
．３
６
８

０
．８
７
３

１
０

０
．３
５
０

０
．８
６
４

１
３

０
．７
１
４

０
．８
８
５

Ｈ
Ｄ
３
５


Ｆ
：
Ａ
Ａ
Ａ
Ａ
Ｇ
Ａ
Ａ
Ａ
Ｇ
Ｔ
Ｇ
Ｃ
Ｔ
Ｇ
Ｃ
Ａ
Ｔ
Ｔ
Ａ
Ｇ
Ｔ
Ｇ
Ｇ
Ｃ

Ｒ
：
Ｔ
Ａ
Ａ
Ｇ
Ｃ
Ｇ
Ｔ
Ｇ
Ａ
Ｃ
Ａ
Ｔ
Ｔ
Ｔ
Ｃ
Ｃ
Ｇ
Ｔ
Ｇ
Ｔ
Ａ
Ｔ
Ｔ
Ｇ

（ Ｇ
Ｃ
Ａ
） ５

１
３
０
１
５
８

７
０
．２
８
６

０
．７
６
９

９
０
．３
０
０

０
．８
３
１

８
０
．６
１
９

０
．８
２
７

Ｈ
Ｄ
３
７

Ｆ
：
Ｔ
Ｃ
Ｔ
Ａ
Ｇ
Ｃ
Ｔ
Ｃ
Ｔ
Ｃ
Ｃ
Ｔ
Ａ
Ｔ
Ｃ
Ｇ
Ｇ
Ｃ
Ａ
Ａ
Ａ
Ａ
Ｇ
Ａ

Ｒ
：
Ｃ
Ａ
Ａ
Ａ
Ｔ
Ｇ
Ｇ
Ｔ
Ｇ
Ａ
Ｔ
Ｃ
Ｃ
Ａ
Ａ
Ｃ
Ａ
Ａ
Ｃ
Ｔ
Ｃ
Ａ
Ａ
Ａ

（ Ｃ
Ｔ
） １
０

１
３
７
１
７
２

４
０
．４
２
９

０
．６
４
３

８
０
．７
１
４

０
．６
９
８

６
０
．４
７
６

０
．７
４
５

Ｈ
Ｄ
３
９

Ｆ
：
Ｇ
Ａ
Ｇ
Ｃ
Ｃ
Ｃ
Ｔ
Ｔ
Ｔ
Ａ
Ｔ
Ａ
Ｔ
Ｔ
Ｃ
Ｃ
Ｔ
Ｃ
Ａ
Ｇ
Ｃ
Ｃ
Ａ
Ｔ

Ｒ
：
Ｔ
Ｇ
Ｇ
Ｃ
Ｔ
Ｔ
Ｇ
Ａ
Ａ
Ａ
Ｃ
Ｔ
Ｔ
Ｃ
Ｔ
Ｇ
Ａ
Ａ
Ｔ
Ｃ
Ｃ
Ａ
Ｃ
Ｔ

（ Ａ
Ｇ
） １
２

９
６
１
３
６

５
０
．３
３
３

０
．７
１
９

８
０
．６
６
７

０
．８
０
０

１
０

０
．９
０
５

０
．８
５
３

Ｈ
Ｄ
４
３

Ｆ
：
Ｇ
Ｃ
Ｔ
Ｃ
Ｔ
Ｃ
Ａ
Ｇ
Ｔ
Ｔ
Ｇ
Ｔ
Ｔ
Ｔ
Ｇ
Ｇ
Ｃ
Ｔ
Ｃ
Ａ
Ｔ
Ｔ
Ｔ
Ｔ

Ｒ
： Ｃ
Ａ
Ｇ
Ｃ
Ｃ
Ａ
Ｔ
Ｇ
Ａ
Ｇ
Ｔ
Ｔ
Ａ
Ｇ
Ｇ
Ａ
Ｃ
Ａ
Ｔ
Ａ
Ｔ
Ｃ
Ａ
Ｃ
Ｇ

（ Ａ
Ｇ
） １
０

１
１
０
１
４
５

１
１

０
．７
１
４

０
．８
８
１

８
０
．２
８
６

０
．８
１
０

１
４

０
．５
２
４

０
．９
０
８

Ｈ
Ｄ
５
５


Ｆ
：
Ｔ
Ｔ
Ｔ
Ｔ
Ｔ
Ｃ
Ｇ
Ｔ
Ｔ
Ｔ
Ｃ
Ｃ
Ｃ
Ｇ
Ｃ
Ｃ
Ｔ
Ａ
Ｔ
Ｔ
Ａ
Ｃ
Ｔ
Ｔ

Ｒ
：
Ｇ
Ｔ
Ｇ
Ｃ
Ｔ
Ｃ
Ａ
Ｔ
Ｔ
Ｔ
Ｔ
Ｔ
Ｃ
Ａ
Ｔ
Ａ
Ｇ
Ｇ
Ｃ
Ｔ
Ｇ
Ｇ
Ｔ
Ｔ

（ Ｃ
Ｔ
Ｇ
） ５

１
２
６
１
５
２

１
１

０
．１
９
０

０
．８
５
９

１
０

０
．１
５
０

０
．８
５
０

７
０
．４
２
９

０
．７
８
６

Ｈ
Ｄ
６
２


Ｆ
： Ｇ
Ｇ
Ｔ
Ｇ
Ｃ
Ａ
Ｔ
Ｔ
Ｃ
Ｇ
Ｔ
Ｇ
Ｔ
Ａ
Ｔ
Ｇ
Ｃ
Ｔ
Ｔ
Ｇ
Ａ
Ｔ
Ｔ
Ａ

Ｒ
： Ａ
Ｃ
Ｃ
Ａ
Ｇ
Ｃ
Ａ
Ｃ
Ｃ
Ｃ
Ｃ
Ｔ
Ｃ
Ｃ
Ｔ
Ａ
Ｔ
Ａ
Ｃ
Ｃ
Ｔ
Ａ
Ａ
Ｇ

（ Ａ
Ｃ
） １
４

１
０
０
１
５
５

１
１

０
．５
２
４

０
．８
４
４

１
５

０
．３
８
１

０
．８
８
９

９
０
．３
３
３

０
．８
１
０

Ｈ
Ｄ
６
３

Ｆ
： Ｔ
Ｃ
Ｔ
Ｔ
Ｃ
Ｃ
Ｃ
Ｃ
Ａ
Ｔ
Ａ
Ｔ
Ａ
Ｔ
Ｔ
Ｇ
Ｃ
Ｔ
Ｃ
Ｃ
Ａ
Ａ
Ｇ
Ａ

Ｒ
： Ｔ
Ｇ
Ｇ
Ｇ
Ｇ
Ｔ
Ｔ
Ａ
Ｇ
Ｇ
Ａ
Ａ
Ａ
Ｇ
Ａ
Ｃ
Ａ
Ａ
Ｇ
Ｔ
Ａ
Ｃ
Ｃ
Ａ

（ Ａ
Ｃ
） １
４

１
１
３
１
４
０

１
５

０
．６
１
９

０
．８
６
８

８
０
．２
８
６

０
．７
８
７

９
０
．１
９
０

０
．８
４
６

Ｈ
Ｄ
６
４

Ｆ
： Ｇ
Ａ
Ａ
Ａ
Ｃ
Ａ
Ａ
Ａ
Ｃ
Ｃ
Ａ
Ｔ
Ａ
Ａ
Ｃ
Ｃ
Ｇ
Ｔ
Ａ
Ａ
Ｃ
Ｃ
Ｇ
Ａ

Ｒ
： Ｔ
Ｔ
Ｇ
Ａ
Ｔ
Ｔ
Ｔ
Ｃ
Ｔ
Ｔ
Ｃ
Ａ
Ｃ
Ａ
Ｃ
Ｔ
Ｔ
Ｔ
Ｔ
Ｃ
Ｔ
Ａ
Ｔ
Ｔ
Ｃ
Ｇ
Ｃ

（ Ａ
Ｃ
） １
４

１
２
４
１
６
５

９
１
．０
０
０

０
．８
２
５

１
３

０
．６
０
０

０
．８
９
４

９
０
．３
３
３

０
．８
２
３

Ｈ
Ｄ
７
４

Ｆ
： Ｃ
Ｇ
Ｔ
Ａ
Ａ
Ｇ
Ａ
Ｔ
Ｇ
Ａ
Ｃ
Ｃ
Ｃ
Ａ
Ａ
Ａ
Ｃ
Ａ
Ｔ
Ｃ
Ｇ
Ａ
Ａ
Ｔ

Ｒ
： Ｇ
Ｔ
Ｔ
Ａ
Ｇ
Ｇ
Ｔ
Ｇ
Ｇ
Ａ
Ｔ
Ｔ
Ｔ
Ｇ
Ｃ
Ｇ
Ｔ
Ｔ
Ｇ
Ｔ
Ｃ
Ｔ
Ｃ
Ｔ

（ Ｇ
Ａ
） １
５

１
１
６
１
８
０

８
０
．３
８
１

０
．７
３
５

８
０
．３
３
３

０
．７
７
０

１
５

０
．９
５
２

０
．８
５
３

Ｈ
Ｄ
８
０

Ｆ
： Ａ
Ａ
Ａ
Ｔ
Ｇ
Ｇ
Ｃ
Ｔ
Ｔ
Ｃ
Ａ
Ｔ
Ｃ
Ｔ
Ｃ
Ｇ
Ａ
Ｇ
Ｔ
Ｃ
Ｔ
Ｃ
Ｔ
Ｇ

Ｒ
： Ａ
Ａ
Ｃ
Ｔ
Ｃ
Ｃ
Ａ
Ｔ
Ｇ
Ｔ
Ｔ
Ｇ
Ａ
Ａ
Ａ
Ｔ
Ｇ
Ａ
Ｇ
Ｃ
Ａ
Ｃ
Ａ
Ａ

（ Ｃ
Ａ
Ａ
） ６

１
３
０
１
５
８

８
０
．５
２
４

０
．７
３
５

５
０
．６
１
９

０
．６
６
３

４
０
．４
２
９

０
．４
８
９

Ｈ
Ｄ
８
３

Ｆ
： Ａ
Ｔ
Ｔ
Ｇ
Ａ
Ｃ
Ｃ
Ｃ
Ｔ
Ａ
Ｇ
Ａ
Ｔ
Ｃ
Ｃ
Ａ
Ｃ
Ｔ
Ｃ
Ｃ
Ｃ
Ｔ
Ｇ

Ｒ
： Ａ
Ａ
Ｇ
Ａ
Ａ
Ａ
Ａ
Ｃ
Ａ
Ａ
Ｃ
Ｇ
Ｃ
Ａ
Ａ
Ａ
Ｃ
Ａ
Ｃ
Ａ
Ｃ
Ａ
Ａ
Ａ

（ Ａ
Ａ
Ｇ
） ６

１
１
０
１
４
２

５
０
．２
８
６

０
．７
３
７

６
０
．５
７
１

０
．７
１
７

７
０
．０
９
５

０
．７
３
４

Ｈ
Ｄ
８
８


Ｆ
： Ｔ
Ｇ
Ｇ
Ｇ
Ｔ
Ｔ
Ｔ
Ｇ
Ｔ
Ｇ
Ｇ
Ｔ
Ｔ
Ｇ
Ａ
Ｔ
Ｔ
Ｇ
Ｔ
Ｇ
Ｔ
Ｔ
Ａ
Ｇ

Ｒ
： Ｇ
Ａ
Ｃ
Ｃ
Ｃ
Ａ
Ｔ
Ｔ
Ｔ
Ｃ
Ｃ
Ｃ
Ａ
Ａ
Ａ
Ａ
Ａ
Ｃ
Ｔ
Ｃ
Ｔ
Ｔ
Ｃ
Ｔ

（ Ａ
Ａ
Ｇ
） ７

１
２
５
１
５
２

９
０
．３
１
６

０
．８
６
４

１
２

０
．１
４
３

０
．８
８
３

９
０
．２
３
８

０
．８
１
９

Ｈ
Ｄ
９
７

Ｆ
： Ｔ
Ｃ
Ｃ
Ｔ
Ｔ
Ａ
Ｃ
Ｃ
Ｇ
Ｇ
Ａ
Ａ
Ｃ
Ｔ
Ｃ
Ｔ
Ｔ
Ｇ
Ａ
Ａ
Ｔ
Ｃ
Ｔ
Ｇ

Ｒ
： Ａ
Ｔ
Ｃ
Ｇ
Ｇ
Ａ
Ｇ
Ａ
Ａ
Ｔ
Ｃ
Ｇ
Ｔ
Ｃ
Ｇ
Ａ
Ｇ
Ａ
Ｔ
Ｔ
Ｇ
Ａ
Ｔ
Ａ

（ Ａ
Ｇ
） １
６

９
８
１
３
２

７
０
．５
５
０

０
．７
８
４

５
０
．３
８
１

０
．７
６
６

５
０
．６
６
７

０
．７
３
６

Ｈ
Ｄ
１
０
０


Ｆ
： Ｇ
Ｔ
Ｇ
Ｇ
Ａ
Ｃ
Ｔ
Ｇ
Ｇ
Ａ
Ｃ
Ｔ
Ｇ
Ｇ
Ａ
Ｃ
Ｔ
Ｇ
Ｇ
Ｔ
Ｔ
Ａ
Ｃ
Ｔ

Ｒ
： Ｇ
Ｇ
Ａ
Ａ
Ａ
Ｇ
Ｇ
Ｔ
Ｇ
Ｇ
Ａ
Ｔ
Ｔ
Ｇ
Ｔ
Ｇ
Ｇ
Ａ
Ｔ
Ｔ
Ａ
Ｔ
Ｇ
Ａ

（ Ｃ
Ｃ
Ｔ
） ９

１
３
４
１
６
４

４
０
．１
４
３

０
．４
８
１

８
０
．５
０
０

０
．８
１
５

７
０
．３
８
１

０
．７
３
５

Ｈ
Ｄ
１
０
３

Ｆ
： Ｇ
Ｃ
Ａ
Ｔ
Ｃ
Ｔ
Ｔ
Ｃ
Ｔ
Ｇ
Ａ
Ａ
Ｇ
Ｇ
Ｃ
Ａ
Ａ
Ａ
Ａ
Ｇ
Ｇ
Ｔ
Ａ
Ａ

Ｒ
： Ｃ
Ｔ
Ａ
Ａ
Ｔ
Ｔ
Ｔ
Ｃ
Ｃ
Ａ
Ｔ
Ａ
Ｃ
Ｃ
Ｃ
Ｔ
Ｇ
Ｔ
Ｃ
Ｔ
Ｃ
Ｃ
Ｃ
Ｃ

（ Ａ
Ｇ
） １
６

１
３
８
１
６
６

６
０
．５
２
４

０
．６
７
７

７
０
．５
２
６

０
．６
９
９

６
０
．８
５
０

０
．７
６
５

Ｈ
Ｄ
１
０
９

Ｆ
： Ｔ
Ｔ
Ｃ
Ｔ
Ａ
Ｃ
Ｃ
Ｃ
Ｔ
Ｇ
Ｇ
Ｔ
Ｔ
Ｔ
Ｔ
Ｇ
Ａ
Ｇ
Ａ
Ｔ
Ｔ
Ｇ
Ｇ
Ａ

Ｒ
： Ｃ
Ａ
Ａ
Ｃ
Ａ
Ｃ
Ｇ
Ａ
Ｔ
Ｇ
Ｇ
Ｔ
Ａ
Ｇ
Ｃ
Ｃ
Ｔ
Ｔ
Ｔ
Ｔ
Ｔ
Ａ
Ｇ
Ｇ

（ Ｇ
Ａ
） １
５

１
１
４
１
４
０

３
０
．８
０
０

０
．５
３
５

５
０
．４
７
６

０
．６
０
７

４
０
．８
０
０

０
．６
９
６

Ｎ
ｏｔ
ｅ
：１
）

ｍ
ｅａ
ｎ
ｓ
ｔ
ｈ
ｅ
Ｓ
Ｓ
Ｒ
ｓｉ
ｇ
ｎｉ
ｆｉ
ｃａ
ｎｔ
ｄ
ｅ
ｖｉ
ａｔ
ｉｏ
ｎ
ｆｒ
ｏ
ｍ
Ｈ
ａｒ
ｄ
ｙ
Ｗ
ｅｉ
ｎ
ｂ
ｅｒ
ｇ
ｅ
ｑ
ｕｉ
ｌｉ
ｂ
ｒｉ
ｕ
ｍ
ｉｎ
ｔ
ｈ
ｒｅ
ｅ
ｐ
ｏ
ｐ
ｕｌ
ａｔ
ｉｏ
ｎ
ｓ
（ 犘
＜
０
．０
５
）
；２
）
Ｆ
．
ｆｏ
ｒ
ｗ
ａｒ
ｄ
ｐ
ｒｉ
ｍ
ｅｒ
；
Ｒ
．
ｒｅ
ｖ
ｅｒ
ｓｅ
ｐ
ｒｉ
ｍ
ｅｒ
；
犃
．
ｎ
ｕ
ｍ
ｂ
ｅｒ
ｏｆ
ａｌ
ｌｅ
ｌｅ
ｓ
；
犎
ｏ
．
ｏ
ｂ
ｓｅ
ｒｖ
ｅ
ｄ
ｈ
ｅｔ
ｅｒ
ｏｚ
ｙ

ｇ
ｏ
ｓｉ
ｔ ｙ
；
犎
ｅ
．
ｅ
ｘ
ｐ
ｅｃ
ｔｅ
ｄ
ｈ
ｅｔ
ｅｒ
ｏｚ
ｙ
ｇ
ｏｉ
ｓｔ
ｙ

５５８５À　　　　　　　　　012

，
¿

：
hi#$jklV,WXＳＳＲmnfgÛ|}89

（
ÜÝ

）



ｍａｉｎｌｙｉｎｔｈｅｎｏｎｃｏｄｉｎｇｒｅｇｉｏｎｓ，ｗｈｅｒｅａｓａｐｏｒｔｉｏｎ

ｏｆｔｒｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｒｅｐｅａｔｓｗｅｒｅｉｎｔｈｅｃｏｄｉｎｇｒｅｇｉｏｎ．

Ｉｎｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ，ＲＡＤｓｅｑｉｓ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚｅｄ ｈｉｇｈ

ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔａｎｄｗｈｏｌｅｇｅｎｏｍｅｓｃａｎｎｉｎｇ，ｗｈｉｃｈｒｅ

ｓｕｌｔｅｄｉｎＲＡＤｓｅｑｔａｇｓｉｎｃｌｕｄｅｌａｒｇｅａｍｏｕｎｔｓｏｆ

ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｒｅｐｒｅｓｅｎｔｉｎｇｎｏｎｃｏｄｉｎｇｒｅｇｉｏｎｓａｎｄｔｈｅ

ｄｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓｗｅｒｅｔｈｅｍｏｓｔａｂｕｎｄａｎｔ（５１．７６％）

ｒｅｐｅａｔｓｅｑｕｅｎｃｅｓｉｎ犚．犿狅犾犾犲．

Ｏｕｔｏｆａｌｌｔｈｅｒｅｐｅａｔｍｏｔｉｆｓｆｒｏｍ１１６８７ｐｒｉｍ

ｅｒｐａｉｒｓ，（ＧＡ）ｎ（１０．０５％）ｗａｓｔｈｅｍｏｓｔａｂｕｎｄａｎｔ

ｄｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｒｅｐｅａｔｉｎｔｈｅｓａｍｐｌｅｓ，ｗｈｉｃｈｗａｓｉｎ

ａｇｒｅｅｍｅｎｔｗｉｔｈｔｈｅｐｒｅｖｉｏｕｓｒｅｓｕｌｔｓｏｂｔａｉｎｅｄｉｎ

ｊｕｔｅ
［８］， ｂａｒｌｅｙ， ｍａｉｚｅ， ｒｉｃｅ， ｓｏｒｇｈｕｍ， ａｎｄ

ｗｈｅａｔ
［２７］．ＢｕｔＴａｎ犲狋犪犾．

［２８］ｒｅｐｏｒｔｅｄｔｈａｔＴＧ／ＣＡ

（９．２％）ｗａｓｔｈｅｍｏｓｔｃｏｍｍｏｎｒｅｐｅａｔｍｏｔｉｆｆｏｒ

ｂｅｒｍｕｄａｇｒａｓｓｅｓ．Ｉｎ犚．犿狅犾犾犲，ＣＴＴ／ＡＡＧ，ＴＣＴ／

ＡＧＡ ａｎｄ ＡＡＴ／ＡＴＴ ａｃｃｏｕｎｔｅｄ ｆｏｒ ４．３１％，

４．１５％ａｎｄ４．０４％ｏｆｔｒｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｒｅｐｅａｔｓ．Ｓｉｍｉ

ｌａｒｌｙ，ｉｎｊｕｔｅｔｈｅｍｏｓｔａｂｕｎｄａｎｔｔｒｉｍｅｒｉｃｍｏｔｉｆｓ

ｗｅｒｅＡＡＧ／ＣＴＴ，ＡＡＣ／ＧＴＴ，ＴＣＴ／ＡＧＡ
［８］，ａｎｄ

ｉｎ犘．犪犾犪狋犪，ＡＡＧ／ＣＴＴ，ＡＧＡ／ＴＣＴａｎｄＧＡＡ／

ＴＴＣｗｅｒｅｔｈｅｍｏｓｔａｂｕｎｄａｎｔｍｏｔｉｆｓ
［２４］．Ａｎａｌｙｓｉｓ

ｏｆｔｈｅｍｏｓｔａｂｕｎｄａｎｔｄｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅａｎｄｔｒｉｎｕｃｌｅｏ

ｔｉｄｅｒｅｐｅａｔ，ｗｅｆｉｎｎｄｔｈａｔｍｏｓｔｏｆｔｈｅｓｅｒｅｐｅａｔｓａｒｅ

ｒｉｃｈｉｎＡ／Ｔｗｈｉｃｈｉｓｐｒｏｎｅｔｏｍｕｔａｔｉｏｎｄｕｒｉｎｇｔｈｅ

ＳＳＲｅｖｏｌｕｔｉｏｎ
［２９］．ＳＳＲｐｌａｙｓａｎｉｍｐｏｒｔａｎｔｒｏｌｅｉｎ

ｓｐｅｃｉｅｓｆｏｒｍａｔｉｏｎｄｕｅｔｏｔｈｅｅｆｆｅｃｔｔｏｒｅｇｕｌａｔｅｏｆ

ｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ
［２９］．Ａｎｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙｖｉｅｗ，ｎａｔｕｒａｌ

ｓｅｌｅｃｔｉｏｎｏｆｓｐｅｃｉｅｓａｎｄｏｒｇａｎｉｓｍａｄａｐｔｔｏｔｈｅｅｎｖｉ

ｒｏｎｍｅｎｔｒｅｓｕｌｔｉｎｔｈｅｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｏｆｒｅｐｅｔｉｔｉｖｅｓｅ

ｑｕｅｎｃｅｓ．Ｈｉｇｈｅｒｔｈｅｅｖｏｌｕｔｉｏｎｄｅｇｒｅｅｏｆｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ

ｗａｓ，ｍｏｒｅｔｈｅｒｅｐｅｔｉｔｉｖｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓａｃｃｏｕｎｔｅｄｆｏｒ

ｔｈｅｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｏｆｔｈｅｇｅｎｏｍｅ
［３０］．Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅ，ｓｏｍｅ

ｋｉｎｄｏｆＳＳＲ，ｓｕｃｈａｓＧＡ，ＴＧｏｒＣＴＴ／ＡＡＧ，

ＡＧＡ／ＴＣＴ，ｔｈｅｉｒａｂｕｎｄａｎｃｅｉｎａｓｐｅｃｉｅｓｐｅｒｈａｐｓ

ｄｕｅｔｏｎａｔｕｒａｌｓｅｌｅｃｔｉｏｎａｎｄｔｈｅｅｖｏｌｕｔｉｏｎｏｆｔｈｅ

ｓｐｅｃｉｅｓ．Ｉｎａｄｄｉｔｉｏｎ，ｉｔｉｓｌｉｋｅｌｙｔｈａｔｔｈｅｓｅｔｙｐｅｓｏｆ

ｒｅｐｅａｔｓｈａｖｅａｌｒｅａｄｙｂｅｅｎｕｓｅｄｔｏｄｅｓｉｇｎｐｒｏｂｅｓｔｏ

ｃａｐｔｕｒｅＤＮＡｆｒａｇｍｅｎｔｓｃｏｎｔａｉｎｉｎｇｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ．

Ｔｏｏｕｒｋｎｏｗｌｅｄｇｅ，ｔｈｉｓｉｓｔｈｅｆｉｒｓｔｒｅｐｏｒｔｏｆ

ＲＡＤｓｅｑｔｏｄｅｖｅｌｏｐ ｍｏｒｅｔｈａｎｔｅｎｔｈｏｕｓａｎｄｏｆ

ＳＳＲｍａｒｋｅｒｓｏｆ犚．犿狅犾犾犲ｗｈｉｃｈｗｉｌｌｂｅｈｉｇｈｌｙｖａｌ

ｕａｂｌｅｉｎｔｈｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄｇｅｎｅｔｉｃｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｎａｌｙ

ｓｉｓ．Ｔｈｅ２０ｐｒｉｍｅｒｐａｉｒｓｗｉｌｌｂｅｕｓｅｄｉｎｆｕｔｕｒｅｉｎ

ｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎｏｆｓｐａｔｉａｌｇｅｎｅｔｉｃｓｔｒｕｃｔｕｒｅ，ｃｏｍｐａｒａ

ｔｉｖｅｌｅｖｅｌｓｏｆｇｅｎｅｔｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎｗｉｔｈｉｎａｎｄｂｅｔｗｅｅｎ

ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ．Ｗｅｅｘｐｅｃｔｔｈａｔｔｈｅｓｅｍａｒｋｅｒｓｃｏｕｌｄ

ｂｅｕｔｉｌｉｚｅｄｔｏｆａｃｉｌｉｔａｔｅｅｆｆｉｃｉｅｎｔｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎａｎｄ

ｍａｎａｇｅｍｅｎｔｓｔｒａｔｅｇｉｅｓｆｏｒｔｈｉｓｍｅｄｉｃｉｎａｌａｎｄｏｒｎａ

ｍｅｎｔａｌｐｌａｎｔ．Ｏｎｔｈｅｏｔｈｅｒｈａｎｄ，ｔｈｅｓｅｄｅｖｅｌｏｐｅｄ

ＳＳＲｐｒｉｍｅｒｓｃａｎｂｅｕｓｅｄａｓｕｎｉｖｅｒｓａｌｐｒｉｍｅｒｓｏｆ

ｔｈｅｒｅｌａｔｅｄｓｐｅｃｉｅｓ
［３１］．

Ｉｎｔｈｉｓａｒｔｉｃｌｅ，ａｄａｔａｓｅｔｏｆ４９８２５２ｃｏｎｔｉｇｓ

ｗｅｒｅｄｅｒｉｖｅｄｆｒｏｍ７．５１３Ｇｂｐｃｌｅａｎｒｅａｄｓｏｆ犚．

犿狅犾犾犲ｕｓｉｎｇｎｅｘｔｇｅｎｅｒａｔｉｏｎＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｔｅｃｈ

ｎｉｑｕｅ．Ａｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅｓｅｔｏｆ１１６８７ｇｅｎｏｍｉｃＳＳＲ

ｍａｒｋｅｒｓｗａｓｄｅｖｅｌｏｐｅｄ．１２８ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｍａｒｋｅｒｓ

ｗｅｒｅｓｅｌｅｃｔｅｄｒａｎｄｏｍｌｙｔｏｄｅｔｅｃｔｔｈｅｐｏｌｙｍｏｒ

ｐｈｉｓｍ．２０ｏｕｔｏｆ１２８ｐａｉｒｓｏｆｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃｐｒｉｍｅｒｓ

ｗｅｒｅｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄｉｎ６３ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｆｒｏｍｔｈｒｅｅｄｉｆｆｅｒ

ｅｎｔｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ．Ｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆａｌｌｅｌｅｓｐｅｒｌｏｃｕｓ

ｒａｎｇｅｄｆｒｏｍ４ｔｏ１６，ｅｘｐｅｃｔｅｄｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ（犎ｅ）

ｖａｌｕｅｓｒａｎｇｅｄｆｒｏｍ０．４８９ｔｏ０．９０８，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．

Ｏｕｒｒｅｓｕｌｔｓｆｕｒｔｈｅｒｃｏｎｆｉｒｍ ｔｈａｔｔｈｅ ＲＡＤｓｅｑ

ｍｅｔｈｏｄｉｓａｎｅｆｆｉｃｉｅｎｔａｎｄｃｏｓｔｅｆｆｅｃｔｉｖｅｍｅａｎｓｆｏｒ

ＳＳＲｄｉｓｃｏｖｅｒｙ．Ａｎｄｔｈｅｓｅｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃｍｉｃｒｏｓａｔｅｌ

ｌｉｔｅｍａｋｅｒｓｄｅｖｅｌｏｐｅｄｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄｙｗｉｌｌｂｅｕｓｅｆｕｌ

ｆｏｒｆｕｒｔｈｅｒｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎｏｆｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｎｄ

ｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆ犚．犿狅犾犾犲ａｎｄｏｔｈｅｒｃｏｎｇｅｎｅｒｓｐｅｃｉｅｓ．

犚犲犳犲狉犲狀犮犲狊：

［１］　ＺＨＯＮＧＧＨ，ＬＩＵＪＸ，ＷＥＮＧＱＦ，犲狋犪犾．Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙａｎｄ

ｆｉｅｌｄｅｖａｌｕａｔｉｏｎｓｏｆｒｈｏｄｏｊａｐｏｎｉｎＩＩＩａｇａｉｎｓｔｔｈｅｉｍｐｏｒｔｅｄｃａｂ

ｂａｇｅｗｏｒｍ犘犻犲狉犻狊狉犪狆犪犲Ｌ．（Ｌｅｐｉｄｏｐｔｅｒａ：Ｐｉｅｒｉｄａｅ）［Ｊ］．犘犲狊狋

犕犪狀犪犵犲犿犲狀狋犛犮犻犲狀犮犲，２００６，６２：９７６９８１．

［２］　ＣＨＥＮＧＤＭ，ＨＵＭＹ．Ｒｅｓｅａｒｃｈａｄｖａｎｃｅｓｉｎｔｈｅｒｅｓｅａｒｃｈｏｎ

犚犺狅犱狅犱犲狀犱狉狅狀犿狅犾犾犲Ｇ．Ｄｏｎ［Ｊ］．犖犪狋狌狉犪犾犘狉狅犱狌犮狋犚犲狊犲犪狉犮犺

犪狀犱犇犲狏犲犾狅狆犿犲狀狋，１９９９，１１：１０９１１３．

［３］　ＢＡＯＧＨ，ＷＡＮＧＬＱ，ＣＨＥＮＧＫＦ，犲狋犪犾．Ｄｉｔｅｒｐｅｎｏｉｄａｎｄ

ｐｈｅｎｏｌｉｃｇｌｙｃｏｓｉｄｅｓｆｒｏｍｔｈｅｒｏｏｔｓｏｆ犚犺狅犱狅犱犲狀犱狉狅狀犿狅犾犾犲［Ｊ］．

犘犾犪狀狋犪犕犲犱犻犮犪，２００３，６９：４３４４３９．

［４］　ＺＯＵＨＹ，ＬＵＯＪ，ＸＵＤＲ，犲狋犪犾．Ｔａｎｄｅｍｓｏｌｉｄｐｈａｓｅｅｘ

ｔｒａｃｔｉｏｎｆｏｌｌｏｗｅｄ ｂｙ ＨＰＬＣＥＳＩ／ＱＴＯＦ／ＭＳ／ＭＳｆｏｒｒａｐｉｄ

ｓｃｒｅｅｎｉｎｇａｎｄｓｔｒｕｃｔｕｒａｌｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｔｒａｃｅｄｉｔｅｒｐｅｎｏｉｄｓｉｎ

ｆｌｏｗｅｒｓｏｆ犚犺狅犱狅犱犲狀犱狉狅狀犿狅犾犾犲［Ｊ］．犘犺狔狋狅犮犺犲犿犻犮犪犾犃狀犪犾狔狊犻狊，

２０１４，２５：２５５２６５．

［５］　ßàá

，
âãä

，
åæç．jkl¿６Ë¡èpéêÛëìí

îïðñÎ�òó

［Ｊ］．¡ôõõèÂö．２００８，３：２０２２．

６５８ !　"　#　$　%　&　　　　　　　　　　　　　　　　　　　３８Þ



ＧＵＸＴ，ＺＨＡＯＨ Ｍ，ＣＨＥＮＨＬ．Ｓｔｕｄｙｏｎｔｈｅｅｆｆｅｃｔｓｏｆ

ｓｉｘｋｉｎｄｓｏｆＣｈｉｎｅｓｅｈｅｒｂｓｏｎｋｉｌｌｉｎｇ犗狀犮狅犿犲犾犪狀犻犪ａｎｄｂｌｏｏｄ

ｆｌｕｋｅｍｉｒａｃｉｄｉｕｍ［Ｊ］．犑狅狌狉狀犪犾狅犳犜狉犪犱犻狋犻狅狀犪犾犆犺犻狀犲狊犲犞犲狋犲狉犻

狀犪狉狔犕犲犱犻犮犻狀犲，２００８，３：２０２２．

［６］　÷øù

，
úçû

，
EFG

，
¿．hijkl)*ür�����

[�����?¼

［Ｊ］．!"#$%&

，２０１６，３６（３）：６７４６８０．

ＣＨＥＮＧＭＬ，ＤＡＩＬＦ，ＬＵＯＸＤ，犲狋犪犾．Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

ａｎｄｇｅｎｅｔｉｃｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｎａｌｙｓｉｓｏｎｎａｔｕｒａｌｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆｅｎｄａｎ

ｇｅｒｅｄ犚犺狅犱狅犱犲狀犱狉狅狀 犿狅犾犾犲 Ｇ．Ｄｏｎ［Ｊ］．犃犮狋犪 犅狅狋犪狀犻犮犪

犅狅狉犲犪犻犾犗犮犮犻犱犲狀狋犪犾犻犪犛犻狀犻犮犪，２０１６，３６（３）：６７４６８０

［７］　ＴＡＮＸＸ，ＬＩＹ，ＧＥＸＪ．Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｎｄｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ

ｏｆｅｉｇｈｔｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓｆｏｒ犚犺狅犱狅犱犲狀犱狉狅狀狊犻犿狊犻犻

Ｐｌａｎｃｈ（Ｅｒｉｃａｃｅａｅ）［Ｊ］．犆狅狀狊犲狉狏犪狋犻狅狀犌犲狀犲狋犻犮狊，２００９，１０：

１５５３１５５５．

［８］　ＤＡＳＭ，ＢＡＮＥＲＪＥＥＳ，ＤＨＡＲＩＷＡＬＲ，犲狋犪犾．Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ

ｏｆＳＳＲｍａｒｋｅｒｓａｎｄｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎｏｆａｌｉｎｋａｇｅｍａｐｉｎｊｕｔｅ［Ｊ］．

犑狅狌狉狀犪犾狅犳犌犲狀犲狋犻犮狊，２０１２，９１：２１３１．

［９］　ＤＯＹＬＥＪＪ．ＤＮＡｐｒｏｔｏｃｏｌｓｆｏｒｐｌａｎｔｓＣＴＡＢｔｏｔａｌＤＮＡｉｓｏｌａ

ｔｉｏｎ．Ｉｎ：Ｇ．Ｍ．ＨＥＷＩＴＴａｎｄＡ．ＪＯＨＮＳＴＯＮ，ｅｄ．犕狅犾犲犮狌

犾犪狉犜犲犮犺狀犻狇狌犲狊犻狀犜犪狓狅狀狅犿狔 ［Ｍ］．Ｂｅｒｌｉｎ：ＳｐｒｉｎｇｅｒＶｅｒｌａｇ．

１９９１，２８３２９３．

［１０］　ＢＡＩＲＤＮＡ，ＥＴＴＥＲＰＤ，ＡＴＷＯＯＤＴＳ，犲狋犪犾．Ｒａｐｉｄ

ＳＮＰｄｉｓｃｏｖｅｒｙａｎｄｇｅｎｅｔｉｃｍａｐｐｉｎｇｕｓｉｎｇｓｅｑｕｅｎｃｅｄＲＡＤ

ｍａｒｋｅｒｓ［Ｊ］．犘犔狅犛犗狀犲，２００８，３：３３７６３３７６．

［１１］　ＭＵＤＡＬＫＡＲＳ，ＧＯＬＬＡＲ，ＧＨＡＴＴＹＳ，犲狋犪犾．Ｄｅｎｏｖｏ

ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆａｎｉｍｍｉｎｅｎｔｂｉｏｆｕｅｌｃｒｏｐ，犆犪犿犲犾犻狀犪

狊犪狋犻狏犪Ｌ．ｕｓｉｎｇＩｌｌｕｍｉｎａＧＡＩＩＸｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｐｌａｔｆｏｒｍａｎｄｉ

ｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆＳＳＲｍａｒｋｅｒｓ［Ｊ］．犘犾犪狀狋犕狅犾犲犮狌犾犪狉犅犻狅犾狅犵狔，

２０１４，８４：１５９１７１．

［１２］　ＬＩＨ，ＤＵＲＢＩＮＲ．Ｆａｓｔａｎｄａｃｃｕｒａｔｅｓｈｏｒｔｒｅａｄａｌｉｇｎｍｅｎｔ

ｗｉｔｈ ＢｕｒｒｏｗｓＷｈｅｅｌｅｒｔｒａｎｓｆｏｒｍ ［Ｊ］．犅犻狅犻狀犳狅狉犿犪狋犻犮狊，

２００９，２５：１７５４１７６０．

［１３］　ＺＥＲＢＩＮＯＤＲ，ＢＩＲＮＥＹＥ．Ｖｅｌｖｅｔ：ａｌｇｏｒｉｔｈｍｓｆｏｒｄｅｎｏｖｏ

ｓｈｏｒｔｒｅａｄａｓｓｅｍｂｌｙｕｓｉｎｇｄｅＢｒｕｉｊｎｇｒａｐｈｓ［Ｊ］．犌犲狀狅犿犲狉犲

狊犲犪狉犮犺，２００８，１８：８２１８２９．

［１４］　ＰＥＡＫＡＬＬＲ，ＳＭＯＵＳＥＰＥ．ＧＥＮＡＬＥＸ６：Ｇｅｎｅｔｉｃａｎａｌｙ

ｓｉｓｉｎＥｘｃｅｌ．Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｇｅｎｅｔｉｃｓｏｆｔｗａｒｅｆｏｒｔｅａｃｈｉｎｇａｎｄｒｅ

ｓｅａｒｃｈ［Ｊ］．犕狅犾犲犮狌犾犪狉犈犮狅犾狅犵狔犖狅狋犲狊，２００６，６：２８８２９５．

［１５］　ＯＯＳＴＥＲＨＯＵＴＯＣ，ＨＵＴＣＨＩＮＳＯＮ Ｗ Ｆ，ＷＩＬＬＳＤＰ

Ｍ，犲狋犪犾．ＭＩＣＲＯＣＨＥＣＫＥＲ：Ｓｏｆｔｗａｒｅｆｏｒｉｄｅｎｔｉｆｙｉｎｇａｎｄ

ｃｏｒｒｅｃｔｉｎｇｇｅｎｏｔｙｐｉｎｇｅｒｒｏｒｓｉｎｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｄａｔａ［Ｊ］．犕狅

犾犲犮狌犾犪狉犈犮狅犾狅犵狔犖狅狋犲狊，２００４，４：５３５５３８．
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