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１，２，ＸＩＥＸｉａｎｇｙｕ

１，２，

ＺＥＮＧＷｅｎｄａｎ１
，２，ＹＡＮＨｕａｂｉｎｇ

１

（１ＣａｓｈＣｒｏｐｓＲｅｓｅａｒｃｈＩｎｓｔｉｔｕｔｅ，ＧｕａｎｇｘｉＡｃａｄｅｍｙｏｆＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ，Ｎａｎｎｉｎｇ５３０００７，Ｃｈｉｎａ；２ＧｕａｎｇｘｉＣｒｏｐＧｅｎｅｔｉｃ

ＩｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔａｎｄＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙＫｅｙＬａｂ，Ｎａｎｎｉｎｇ５３０００７，Ｃｈｉｎａ）

犃犫狊狋狉犪犮狋：Ｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄｙ，１３７６２９ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｓｗｅｒｅａｓｓｅｍｂｌｅｄｆｒｏｍ８．９ＧｂｏｆｃｌｅａｎＩｌｌｕｍｉｎａＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ

ｒｅａｄｄａｔａ，ｙｉｅｌｄｉｎｇ８３８１１ｕｎｉｇｅｎｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｆｒｏｍ犘狌犲狉犪狉犻犪狋犺狅犿狊狅狀犻犻‘Ｎｏ．１’．Ａｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃａｎａｌｙｓｉｓ

ｉｎｄｉｃａｔｅｄｔｈａｔ犘狌犲狉犪狉犻犪犾狅犫犪狋犪ａｎｄ犕犲犱犻犮犪犵狅狊犪狋犻狏犪ｃｌｕｓｔｅｒｅｄｔｏｇｅｔｈｅｒｗｉｔｈ犃狉犪犮犺犻狊犺狔狆狅犵犪犲犪 （ｐｅａｎｕｔ）．

Ｗｅｄｅｔｅｃｔｅｄ２５４５２ＳＳＲｌｏｃｉｉｎｔｈｅ８３８１１ａｓｓｅｍｂｌｅｄｕｎｉｇｅｎｅｓｕｓｉｎｇＭＩＳＡｓｏｆｔｗａｒｅ．Ｔｒｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｒｅ

ｐｅａｔｓｗｅｒｅｔｈｅｍｏｓｔａｂｕｎｄａｎｔｆｏｌｌｏｗｅｄｂｙｄｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｒｅｐｅａｔｓ．Ａｍｏｎｇｔｈｅｔｒｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｍｏｔｉｆｓ，（ＡＡＧ）ｎ
（２７．８７％），ｗａｓｔｈｅｍｏｓｔｃｏｍｍｏｎｒｅｐｅａｔｕｎｉｔ．Ａｔｏｔａｌｏｆ２２９ＳＳＲｐｒｉｍｅｒｐａｉｒｓｗｅｒｅｄｅｓｉｇｎｅｄ，ａｎｄ２８

ｍａｒｋｅｒｓｔｈａｔｇａｖｅｃｌｅａｒ，ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｐｒｏｄｕｃｔｓｗｅｒｅｕｓｅｄｔｏａｎａｌｙｚｅｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

ｗｉｔｈｉｎａｐａｎｅｌｏｆ４４犘狌犲狉犪狉犻犪ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ．ＮｉｎｅｔｙＳＳＲｆｒａｇｍｅｎｔｓ，ｃｏｎｓｉｓｔｉｎｇｏｆ８９ａｌｌｅｌｅｓ，ｗｅｒｅａｍｐｌｉｆｉｅｄ

ｆｒｏｍｇｅｎｏｍｉｃＤＮＡｏｆｔｈｅ４４ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ．Ｔｈｅａｖｅｒａｇｅａｌｌｅｌｅｎｕｍｂｅｒｉｓ３．１７８６．Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ

ｃｏｎｔｅｎｔ（ＰＩＣ）ｖａｌｕｅｓｒａｎｇｅｄｂｅｔｗｅｅｎ０．０８３０ａｎｄ０．７７４２（ｍｅａｎ＝０．４５５７）．Ｃｌｕｓｔｅｒａｎａｌｙｓｉｓｓｈｏｗｅｄ

ｔｈａｔｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｓｉｍｉｌａｒｉｔｙｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓａｍｏｎｇｔｈｅａｃｃｅｓｓｉｏｎｓｒａｎｇｅｄｆｒｏｍ０．２６６７ｔｏ１．００００．Ｔｈｅｓｅｒｅｓｕｌｔｓ



ｓｕｇｇｅｓｔｔｈａｔｔｈｅｄｅｔｅｃｔｅｄ犘．犾狅犫犪狋犪ｒｅｓｏｕｒｃｅｓｈａｖｅａｂｕｎｄａｎｔｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｔＤＮＡｍｏｌｅｃｕｌａｒｌｅｖｅｌ．Ｔｈｅ

ｉｎｇｒｏｕｐｓｉｍｉｌａｒｉｔｙｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ（０．５８）ｗａｓｏｂｓｅｒｖｅｄｉｎｔｈｅ４４ｇｅｒｍｐｌａｓｍａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ，ａｎｄａｌｌａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ

ｃｏｕｌｄｂｅｃｌｅａｒｌｙｄｉｖｉｄｅｄｉｎｔｏｔｗｏｇｒｏｕｐｓ．Ｔｈｅｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇｒｅｓｕｌｔｓｏｆｔｅｓｔｅｄ犘．犾狅犫犪狋犪ｒｅｓｏｕｒｃｅｄｉｄｎｏｔｓｈｏｗ

ｃｌｅａｒｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｔｏｔｈｅｉｒｇｅｏｇｒａｐｈｉｃｏｒｉｇｉｎ．Ｔｈｅｓｅｍａｒｋｅｒｓａｒｅｒｅｌｉａｂｌｅｇｅｎｏｍｉｃｒｅｓｏｕｒｃｅｆｏｒｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉ

ｔｙａｎａｌｙｓｉｓｉｎ犘狌犲狉犪狉犻犪．

犓犲狔狑狅狉犱狊：犘狌犲狉犪狉犻犪；ＳＳＲｍａｒｋｅｒｓ；ｇｅｒｍｐｌａｓｍｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ；ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

　　犘狌犲狉犪狉犻犪ＤＣ．，ａｐｅｒｅｎｎｉａｌｖｉｎｅｔｈａｔｉｓｓｏｍｅ

ｔｉｍｅｓｃｏｍｍｏｎｌｙｋｎｏｗｎａｓｋｕｄｚｕ，ｈａｓｂｅｅｎｕｓｅｄｉｎ

ｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌＣｈｉｎｅｓｅｍｅｄｉｃｉｎｅｆｏｒｃｅｎｔｕｒｉｅｓ．犘狌犲狉犪狉

犻犪狋犺狅犿狊狅狀犻犻Ｂｅｎｔｈ．ａｎｄ犘狌犲狉犪狉犻犪犾狅犫犪狋犪 （Ｗｉｌｌｄ．）

Ｏｈｗｉａｒｅｔｗｏｉｍｐｏｒｔａｎｔｓｐｅｃｉｅｓｏｆ犘狌犲狉犪狉犻犪．Ｔｈｅ

ｍａｉｎｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓｏｆ犘．犾狅犫犪狋犪ｒｏｏｔｓｃｏｎｓｉｓｔｏｆ

ｓｔａｒｃｈ，ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ，ａｎｄｉｓｏｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ．Ｐｕｅｒａｒｉｎａｎｄ

ｄａｉｄｚｉｎ，ｔｗｏｉｓｏｆｌａｖｏｎｏｉｄｓｆｏｕｎｄｉｎ 犘．犾狅犫犪狋犪，

ｈａｖｅｂｅｅｎｕｓｅｄｆｏｒｔｈｅｐｒｅｖｅｎｔｉｏｎａｎｄｔｒｅａｔｍｅｎｔｏｆ

ｃａｒｄｉｏｖａｓｃｕｌａｒｄｉｓｅａｓｅ，ｈｙｐｏｌｉｐｉｄｅｍｉａ，ａｎｇｉｎａｐｅｃ

ｔｏｒｉｓ，ａｎｄｄｉａｂｅｔｅｓ
［１２］，ａｎｄｈａｖｅａｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｅｆｆｅｃｔ

ｏｎｉｎｃｒｅａｓｉｎｇｂｌｏｏｄｆｌｏｗｉｎｔｈｅｃｏｒｏｎａｒｙａｒｔｅｒｙａｎｄ

ｒｅｇｕｌａｔｉｎｇｂｌｏｏｄｃｉｒｃｕｌａｔｉｏｎ
［３］．

Ｃｈｉｎａｉｓｔｈｅｃｅｎｔｅｒｏｆｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆ犘狌犲狉犪狉

犻犪，ｗｉｔｈａｌｏｎｇｈｉｓｔｏｒｙｏｆｇｒｏｗｉｎｇ犘狌犲狉犪狉犻犪ｓｐｅ

ｃｉｅｓ． Ｕｎｆｏｒｔｕｎａｔｅｌｙ，ｓｏｍｅ ｅｘｃｅｌｌｅｎｔ 犘狌犲狉犪狉犻犪

ｇｅｒｍｐｌａｓｍｈａｓｂｅｃｏｍｅｒａｒｅｏｒｈａｓｄｉｓａｐｐｅａｒｅｄｄｕｅ

ｔｏｅｘｃｅｓｓｉｖｅｍｉｎｉｎｇａｎｄｔｈｅｌａｃｋｏｆｒｅｓｏｕｒｃｅｐｒｏｔｅｃ

ｔｉｏｎ．Ｉｔｉｓｕｒｇｅｎｔｔｏａｎａｌｙｚｅｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎ

ｏｒｄｅｒｔｏｐｒｏｔｅｃｔｒａｒｅａｌｌｅｌｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎｉｎ犘．犾狅犫犪狋犪．

Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｍａｒｋｅｒｓｃａｎｂｅｕｓｅｄｔｏｅｘｐｌｏｒｅｔｈｅｄｉ

ｖｅｒｓｉｔｙｏｆｇｅｒｍｐｌａｓｍｒｅｓｏｕｒｃｅｓａｎｄｔｈｅｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ

ａｍｏｎｇａｎｄｂｅｔｗｅｅｎｖａｒｉｅｔｉｅｓ
［４］．Ｍｏｓｔｒｅｃｅｎｔｌｙ，

ＲＡＰＤ（ｒａｎｄｏｍａｍｐｌｉｆｉｅｄｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃＤＮＡ），ＩＳ

ＳＲ（ｉｎｔｅｒｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔ）ａｎｄＳＲＡＰ（ｓｅ

ｑｕｅｎｃｅｒｅｌａｔｅｄ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ） ｍａｒｋｅｒｓ

ｈａｖｅｂｅｅｎｕｓｅｄｔｏａｎａｌｙｚｅｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎ

犘．犾狅犫犪狋犪
［５９］．

Ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ（ａｌｓｏｋｎｏｗｎａｓｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅ

ｒｅｐｅａｔｓ，ＳＳＲｓ）ｍａｒｋｅｒｓａｒｅｃｏｄｏｍｉｎａｎｔ，ａｂｕｎ

ｄａｎｔ，ａｎｄｍｕｌｔｉａｌｌｅｌｉｃ，ａｎｄｔｈｅＳＳＲｍｏｔｉｆｓａｒｅｕ

ｎｉｆｏｒｍｌｙｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄｏｖｅｒｔｈｅｇｅｎｏｍｅ
［１０］．Ｈｏｗｅｖ

ｅｒ，ｔｈｅｉｓｏｌａｔｉｏｎｏｆｇｅｎｏｍｉｃＳＳＲｍａｒｋｅｒｓｆｒｏｍｇｅ

ｎｏｍｉｃＤＮＡｌｉｂｒａｒｉｅｓｉｓｔｉｍｅｃｏｎｓｕｍｉｎｇａｎｄｒｅ

ｑｕｉｒｅｓａｃｏｎｓｉｄｅｒａｂｌｅｆｉｎａｎｃｉａｌｉｎｖｅｓｔｍｅｎｔ．Ｇｅｎｉｃ

ＳＳＲｓｈａｖｅｔｈｅａｄｖａｎｔａｇｅｓｏｆｅｘｐｒｅｓｓｅｄｓｅｑｕｅｎｃｅ

ｔａｇ（ＥＳＴ）ＳＳＲｓ，ｂｕｔｃｏｎｔａｉｎｍｏｒｅｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ

ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｔｈａｎｄｏＥＳＴＳＳＲｓ．

Ｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄｙ，ｗｅｐｒｅｓｅｎｔｔｈｅｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅｏｆ

ｔｈｅｓｐｅｃｉｅｓ犘．狋犺狅犿狊狅狀犻犻Ｂｅｎｔｈ．Ｔｈｅｏｂｊｅｃｔｉｖｅｓｏｆ

ｔｈｉｓｓｔｕｄｙｗｅｒｅｔｏｉ）ｄｅｖｅｌｏｐｇｅｎｉｃＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ

ｂａｓｅｄｏｎＲＮＡｓｅｑｄａｔａ；ⅱ）ｃｏｎｓｔｒｕｃｔａｐｈｙｌｏｇｅ

ｎｅｔｉｃｔｒｅｅｏｆ犘．狋犺狅犿狊狅狀犻犻ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ；ⅲ）ｉｄｅｎｔｉｆｙ

ｓｏｍｅｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃｍａｒｋｅｒｓｉｎａｐａｎｅｌｃｏｎｓｉｓｔｉｎｇｏｆ

４４犘狌犲狉犪狉犻犪ｇｅｒｍｐｌａｓｍｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｓｆｒｏｍｔｈｅＧｕａｎ

ｇｘｉａｒｅａｉｎｓｏｕｔｈｅｒｎＣｈｉｎａ．

１　Ｍａｔｅｒｉａｌｓａｎｄｍｅｔｈｏｄｓ

１．１　犘犾犪狀狋犿犪狋犲狉犻犪犾狊

Ｔｈｅｇｅｎｏｔｙｐｅｕｓｅｄｆｏｒｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅｓｅｑｕｅｎ

ｃｉｎｇ，犘．狋犺狅犿狊狅狀犻犻Ｂｅｎｔｈ．‘Ｎｏ．１’，ｗａｓｃｕｌｔｉｖａｔ

ｅｄｏｎｔｈｅＧｕａｎｇｘｉＡｃａｄｅｍｙｏｆＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅＳｃｉ

ｅｎｃｅｓ（ＧＸＡＡＳ）ｆａｒｍ．Ｒｏｏｔ，ｌｅａｆ，ａｎｄｓｔｅｍｔｉｓｓｕｅ

ｆｒｏｍｔｈｒｅｅｍｏｎｔｈｏｌｄ犘狌犲狉犪狉犻犪ｐｌａｎｔｓｗｅｒｅｃｏｌ

ｌｅｃｔｅｄａｎｄｆｌａｓｈｆｒｏｚｅｎｉｎｌｉｑｕｉｄｎｉｔｒｏｇｅｎａｎｄｓｔｏｒｅｄ

ａｔ－８０℃．Ａｌｌ４４ｇｅｒｍｐｌａｓｍｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｓ，ｉｎｃｌｕ

ｄｉｎｇ４０犘．犾狅犫犪狋犪ａｎｄｆｏｕｒ犘．狋犺狅犿狊狅狀犻犻，ｗｅｒｅｃｏｌ

ｌｅｃｔｅｄｆｒｏｍｔｈｅＧｕａｎｇｘｉａｒｅａ（Ｔａｂｌｅ１）．

１．２　犕犲狋犺狅犱狊

１．２．１　犚犖犃犲狓狋狉犪犮狋犻狅狀犪狀犱狊犲狇狌犲狀犮犻狀犵　Ｔｏｔａｌ

ＲＮＡ ｗａｓｉｓｏｌａｔｅｄｕｓｉｎｇＴｒｉｚｏｌｒｅａｇｅｎｔ（Ｉｎｖｉｔｒｏ

ｇｅｎ，ＣＡ，ＵＳＡ）．ＲＮＡｉｎｔｅｇｒｉｔｙｗａｓａｓｓｅｓｓｅｄｕ

ｓｉｎｇｔｈｅＲＮＡＮａｎｏ６０００ＡｓｓａｙＫｉｔｏｎｔｈｅＡｇｉｌｅｎｔ

Ｂｉｏａｎａｌｙｚｅｒ２１００ｓｙｓｔｅｍ．Ａｔｏｔａｌｏｆ１．５ｇＲＮＡ

ｐｅｒｓａｍｐｌｅｗａｓｕｓｅｄｆｏｒｃＤＮＡｌｉｂｒａｒｙｃｏｎｓｔｒｕｃ

ｔｉｏｎ．Ｔｈｅｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅｌｉｂｒａｒｉｅｓｗｅｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ

ａｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏＺｈａｎｇ犲狋犪犾．
［１１］．Ｔｈｅｌｉｂｒａｒｙｐｒｅｐａｒａ

ｔｉｏｎｓｗｅｒｅｓｅｑｕｅｎｃｅｄｏｎａｎＩｌｌｕｍｉｎａＨｉｓｅｑ４０００

ｐｌａｔｆｏｒｍ，ａｎｄ１５０ｂｐｐａｉｒｅｄｅｎｄｒｅａｄｓｗｅｒｅｇｅｎｅｒ

ａｔｅｄ．Ｃｌｅａｎｒｅａｄｓｗｅｒｅｏｂｔａｉｎｅｄｂｙｒｅｍｏｖｉｎｇｒｅａｄｓ

ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇａｄａｐｔｅｒｓ，ｒｅａｄｓｃｏｎｔａｉｎｉｎｇｒｕｎｓｏｆｐｏｌｙ

Ｎｓ（ｕｎｋｎｏｗｎｂａｓｅｓ），ａｎｄｌｏｗｑｕａｌｉｔｙｒｅａｄｓｆｒｏｍ

ｔｈｅｒａｗｄａｔａ．Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅａｓｓｅｍｂｌｙｗａｓｐｅｒ

ｆｏｒｍｅｄｗｉｔｈＴｒｉｎｉｔｙｓｏｆｔｗａｒｅ
［１２］ｕｓｉｎｇｔｈｅｃｌｅａｎ，

０６ !　"　#　$　%　&　　　　　　　　　　　　　　　　　　　３９í



犜犪犫犾犲１　犘狌犲狉犪狉犻犪犵犲狉犿狆犾犪狊犿犮狅犾犾犲犮狋犻狅狀狊狌狊犲犱犻狀狋犺犻狊狊狋狌犱狔犪狀犱狋犺犲犻狉犵犲狅犵狉犪狆犺犻犮犪犾狅狉犻犵犻狀狊犻狀犆犺犻狀犪

Ｎｏ． Ｓｐｅｃｉｅｓ Ｏｒｉｇｉｎ Ｎｏ． Ｓｐｅｃｉｅｓ Ｏｒｉｇｉｎ

１ 犘．犾狅犫犪狋犪 Ｊｉｎｃｈｅｎｇｊｉａｎｇ，Ｈｅｃｈｉ ２３ 犘．犾狅犫犪狋犪 Ｗｕｍｉｎｇ，Ｎａｎｎｉｎｇ

２ 犘．犾狅犫犪狋犪 Ｔｉａｎｙａｎｇ，Ｂａｉｓｅ ２４ 犘．犾狅犫犪狋犪 Ｇｕａｎｇｘｉ

３ 犘．犾狅犫犪狋犪 Ｄｕａｎ，Ｈｅｃｈｉ ２５ 犘．犾狅犫犪狋犪 Ｇｕａｎｇｘｉ

４ 犘．犾狅犫犪狋犪 Ｐｉｎｇｌｅ，Ｇｕｉｌｉｎ ２６ 犘．犾狅犫犪狋犪 Ｙａｎｓｈａｎ，Ｇｕｉｌｉｎ

５ 犘．犾狅犫犪狋犪 Ｌｉｐｕ，Ｇｕｉｌｉｎ ２７ 犘．犾狅犫犪狋犪 Ｌａｏｓｈａｎ，Ｂａｉｓｅ

６ 犘．犾狅犫犪狋犪 Ｚｈｏｎｇｓｈａｎ ２８ 犘．犾狅犫犪狋犪 Ｌａｏｓｈａｎ，Ｂａｉｓｅ

７ 犘．犾狅犫犪狋犪 Ｔｉａｎｌｉｎ，Ｂａｉｓｅ ２９ 犘．犾狅犫犪狋犪 Ｌａｏｓｈａｎ，Ｂａｉｓｅ

８ 犘．犾狅犫犪狋犪 Ｔｉａｎｌｉｎ，Ｂａｉｓｅ ３０ 犘．犾狅犫犪狋犪 Ｈｕｉｘｉａｎ，Ｇｕｉｌｉｎ

９ 犘．犾狅犫犪狋犪 Ｂｅｉｌｉｕ，Ｙｕｌｉｎ ３１ 犘．犾狅犫犪狋犪 Ｈｕｉｘｉａｎ，Ｇｕｉｌｉｎ

１０ 犘．狋犺狅犿狊狅狀犻犻 Ｔｅｎｇｘｉａｎ，Ｗｕｚｈｏｕ ３２ 犘．犾狅犫犪狋犪 Ｈｕｉｘｉａｎ，Ｇｕｉｌｉｎ

１１ 犘．犾狅犫犪狋犪 Ｙａｎｇｓｕｏ，Ｇｕｉｌｉｎ ３３ 犘．犾狅犫犪狋犪 Ｐｉｎｇｌｅ，Ｇｕｉｌｉｎ

１２ 犘．犾狅犫犪狋犪 Ｔｅｎｇｘｉａｎ，Ｗｕｚｈｏｕ ３４ 犘．犾狅犫犪狋犪 Ｌｏｎｇａｎ，Ｎａｎｎｉｎｇ

１３ 犘．狋犺狅犿狊狅狀犻犻 Ｔｅｎｇｘｉａｎ，Ｗｕｚｈｏｕ ３５ 犘．犾狅犫犪狋犪 Ｄｏｎｇｘｉｎ，Ｆａｎｇｃｈｅｎｇｇａｎｇ

１４ 犘．犾狅犫犪狋犪 Ｃｅｎｘｉ，Ｗｕｚｈｏｕ ３６ 犘．犾狅犫犪狋犪 Ｆａｎｇｃｈｅｎｇｇａｎｇ

１５ 犘．犾狅犫犪狋犪 Ｗｕｍｉｎｇ，Ｎａｎｎｉｎｇ ３７ 犘．犾狅犫犪狋犪 Ｐｉｎｇｌｅ，Ｇｕｉｌｉｎ

１６ 犘．犾狅犫犪狋犪 Ｐｉｎｇｌｅ，Ｇｕｉｌｉｎ ３８ 犘．犾狅犫犪狋犪 Ｒｏｎｇｓｈｕｉ，Ｌｉｕｚｈｏｕ

１７ 犘．犾狅犫犪狋犪 Ｊｉｎｘｉｕ，Ｌａｉｂｉｎｇ ３９ 犘．犾狅犫犪狋犪 Ｌｕｏｃｈｅｎｇ，Ｈｅｃｈｉ

１８ 犘．狋犺狅犿狊狅狀犻犻 Ｔｅｎｇｘｉａｎ，Ｗｕｚｈｏｕ ４０ 犘．狋犺狅犿狊狅狀犻犻 Ｎａｎｎｉｎｇ

１９ 犘．犾狅犫犪狋犪 Ｔｅｎｇｘｉａｎ，Ｗｕｚｈｏｕ ４１ 犘．犾狅犫犪狋犪 Ｔｅｎｇｘｉａｎ，Ｗｕｚｈｏｕ

２０ 犘．犾狅犫犪狋犪 Ｂｏｂａｉ，Ｙｕｌｉｎ ４２ 犘．犾狅犫犪狋犪 Ｔｅｎｇｘｉａｎ，Ｗｕｚｈｏｕ

２１ 犘．犾狅犫犪狋犪 Ｇｕａｎｇｘｉ ４３ 犘．犾狅犫犪狋犪 Ｐｉｎｇｌｅ，Ｇｕｉｌｉｎ

２２ 犘．犾狅犫犪狋犪 Ｗｕｍｉｎｇ，Ｎａｎｎｉｎｇ ４４ 犘．犾狅犫犪狋犪 Ｐｉｎｇｌｅ，Ｇｕｉｌｉｎ

ｈｉｇｈｑｕａｌｉｔｙｒｅａｄｓ．Ｔｏａｎａｌｙｚｅｔｈｅｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ

ｗｉｔｈｏｕｔａｒｅｆｅｒｅｎｃｅｇｅｎｏｍｅ，ｔｈｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｗｅｒｅ

ａｓｓｅｍｂｌｅｄｉｎｔｏｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｓ，ｗｈｉｃｈｃｏｕｌｄｔｈｅｎｂｅｈｉ

ｅｒａｒｃｈｉｃａｌｌｙｃｌｕｓｔｅｒｅｄｗｉｔｈｔｈｅＣｏｒｓｅｔｐｒｏｇｒａｍ
［１３］．

ＡｆｔｅｒＣｏｒｓｅｔｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ，ｔｈｅｌｏｎｇｅｓｔｃｌｕｓｔｅｒｓｅ

ｑｕｅｎｃｅｉｓｃｈｏｓｅｎｆｒｏｍａｇｒｏｕｐｏｆｉｓｏｆｏｒｍｓｇｅｎｅｒａ

ｔｅｄｆｏｒｆｕｒｔｈｅｒａｎａｌｙｓｉｓ．

１．２．２　犈狏狅犾狌狋犻狅狀犪狉狔犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳狆狉狅狋犲犻狀狊犲狇狌犲狀犮犲狊　

Ｔｈｅｃｏｄｉｎｇｓｅｑｕｅｎｃｅｓ（ＣＤＳ）ｗｅｒｅｄｅｔｅｃｔｅｄ．Ｔｈｅ

ｇｅｎｏｍｉｃａｎｄ ＧＴＦ （ｇｅｎｅｔｒａｎｓｆｅｒｆｏｒｍａｔ）ｓｅ

ｑｕｅｎｃｅｓｆｒｏｍｎｉｎｅｓｐｅｃｉｅｓ，ａｌｆａｌｆａ（犕犲犱犻犮犪犵狅狊犪狋犻

狏犪），ｐｅａｎｕｔ（犃狉犪犮犺犻狊犺狔狆狅犵犪犲犪），ａｎｄ犃狉犪犫犻犱狅狆

狊犻狊犲狋犪犾，ｗｅｒｅｄｏｗｎｌｏａｄｅｄｆｒｏｍｔｈｅＥｎｓｅｍｂｌｅｄａ

ｔａｂａｓｅ，ａｎｄｔｈｅｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇＣＤＳｗｅｒｅｏｂｔａｉｎｅｄ

ｆｏｒｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃａｎａｌｙｓｉｓ．

Ｐｒｅｄｉｃｔｅｄｐｒｏｔｅｉｎｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆｔｈｅ１７０ｓｈａｒｅｄ

ｓｉｎｇｌｅｃｏｐｙｇｅｎｅｓｗｅｒｅａｌｉｇｎｅｄｕｓｉｎｇＭｕｓｃｌｅ３．８．

３１
［１４］．ＯｒｔｈｏＭＣＬｗａｓｕｓｅｄｔｏｓｅａｒｃｈｔｈｅｏｒｔｈｏｌｏ

ｇｏｕｓｇｅｎｅｓｆｏｒ ｍｕｌｔｉｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅａｌｉｇｎｍｅｎｔｒｅ

ｓｕｌｔｓ
［１５］．Ｐｒｅｄｉｃｔｅｄｐｒｏｔｅｉｎｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆｔｈｅ１７０

ｓｈａｒｅｄｓｉｎｇｌｅｃｏｐｙｇｅｎｅｓｗｅｒｅａｌｉｇｎｅｄｕｓｉｎｇＭｕｓ

ｃｌｅ３．８．３１
［１４］．Ｔｈｅｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃａｎａｌｙｓｉｓｗａｓｃｏｎ

ｄｕｃｔｅｄｕｓｉｎｇｔｈｅｐｒｏｇｒａｍＭＥＧＡ７
［１６］．

１．２．３　犛犛犚犱犻狊犮狅狏犲狉狔犪狀犱犘犆犚狆狉犻犿犲狉犱犲狊犻犵狀　

ＳＳＲｓｗｅｒｅｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄｉｎｔｈｅｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅｕｓｉｎｇｔｈｅ

ＰｅｒｌｓｃｒｉｐｔＭＩｃｒｏＳＡｔｅｌｌｉｔｅ（ＭＩＳＡ）（ｈｔｔｐ：／／ｐｇｒｃ．

ｉｐｋｇａｔｅｒｓｌｅｂｅｎ．ｄｅ／ｍｉｓａ／ｍｉｓａ．ｈｔｍｌ）．ＳＳＲｓｃｏｎ

ｓｉｓｔｉｎｇｏｆｒｅｐｅａｔｕｎｉｔｓｏｆ２－６ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓｗｅｒｅ

ｃｏｎｓｉｄｅｒｅｄｆｏｒｆｕｒｔｈｅｒｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ．Ｔｈｅｍｉｎｉｍｕｍ

ＳＳＲｌｅｎｇｔｈｃｒｉｔｅｒｉａｗｅｒｅｄｅｆｉｎｅｄａｓｆｉｖｅｒｅｉｔｅｒａｔｉｏｎｓ

ｏｆｅａｃｈｒｅｐｅａｔｕｎｉｔ．Ｄｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｍｏｔｉｆｓｗｅｒｅｒｅ

ｔａｉｎｅｄｏｎｌｙｗｈｅｎｔｈｅｎｕｍｂｅｒｓｏｆｒｅｐｅａｔｓｗｅｒｅｎｏ

ｌｅｓｓｔｈａｎｔｅｎａｎｄｓｉｘ，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．Ｐｒｉｍｅｒｐａｉｒｓ

ｆｏｒｅａｃｈＳＳＲｗｅｒｅｄｅｓｉｇｎｅｄｕｓｉｎｇＰｒｉｍｅｒ３ｓｏｆｔｗａｒｅ

（ｈｔｔｐ：／／ｐｒｉｍｅｒ３．ｓｏｕｒｃｅ．ｎｅｔ／ｒｅｌｅａｓｅｓ．ｐｈｐ）．Ｔｈｅ

ｃｒｉｔｅｒｉａｆｏｒｐｒｉｍｅｒｄｅｓｉｇｎｗｅｒｅａｓｆｏｌｌｏｗｓ：ｌｅｎｇｔｈ

ｏｆ１８－２３ｂａｓｅｓｗｉｔｈａｎｏｐｔｉｍｕｍｏｆ２０ｂａｓｅｓ；ａ

ｐｒｉｍｅｒａｎｎｅａｌｉｎｇｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｒａｎｇｅｏｆ５２－６０℃
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ｗｉｔｈａｎｏｐｔｉｍｕｍｏｆ５５℃；ａｎｄ（Ｇ＋Ｃ）ｃｏｎｔｅｎｔｏｆ

３０％－７０％ ｗｉｔｈａｎｏｐｔｉｍｕｍｏｆ５０％．

１．２．４　犘犾犪狀狋犵犲狀狅犿犻犮犇犖犃犲狓狋狉犪犮狋犻狅狀犪狀犱犛犛犚犵犲狀

狅狋狔狆犻狀犵　ＧｅｎｏｍｉｃＤＮＡ ｗａｓｅｘｔｒａｃｔｅｄｆｒｏｍｌｅａｆ

ｔｉｓｓｕｅｏｆａｌｌ４４ｇｅｎｏｔｙｐｅｓｕｓｉｎｇｔｈｅＣＴＡＢｍｅｔｈ

ｏｄ
［１７］．ＡｌｌＳＳＲｍａｒｋｅｒｓｗｅｒｅａｍｐｌｉｆｉｅｄｉｎｓｉｘｖａｒｉ

ｅｔｉｅｓｉｎｏｒｄｅｒｔｏｓｅｌｅｃｔｔｈｅｏｐｔｉｍａｌｍａｒｋｅｒｓ．Ｔｈｅ

ＰＣＲｒｅａｃｔｉｏｎｓｗｅｒｅｐｅｒｆｏｒｍｅｄｉｎ２０μＬｖｏｌｕｍｅｓ

ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ２μＬＤＮＡ（５０ｎｇ／μＬ），１０μＬ２ＸＴＡＱ

Ｍｉｘ（０．５Ｕ犜犪狇ＤＮＡｐｏｌｙｍｅｒａｓｅｐｅｒμＬ），１μＬ

ｌｅｆｔｐｒｉｍｅｒ，１μＬｒｉｇｈｔｐｒｉｍｅｒ，ａｎｄ６μＬｓｔｅｒｉｌｅｄｄ

Ｈ２Ｏ．ＴｈｅＰＣＲｃｙｃｌｉｎｇｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓｗｅｒｅ：ｉｎｉｔｉａｌｄｅ

ｎａｔｕｒａｔｉｏｎａｔ９４℃ｆｏｒ５ｍｉｎ，ｆｏｌｌｏｗｅｄｂｙ３０ｃｙ

ｃｌｅｓｏｆ３０ｓａｔ９４℃，３０ｓａｔ５５℃，ａｎｄ３０ｓａｔ７２

℃，ｗｉｔｈａｆｉｎａｌｅｘｔｅｎｓｉｏｎｆｏｒ１０ｍｉｎａｔ７２℃．Ｔｈｅ

ＰＣＲｐｒｏｄｕｃｔｓｗｅｒｅｅｘａｍｉｎｅｄｂｙｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓｏｎ

６％ｎｏｎｄｅｎａｔｕｒｉｎｇＰＡＧＥｇｅｌｓａｎｄｓｉｌｖｅｒｓｔａｉｎｅｄ

ａｓｄｅｓｃｒｉｂｅｄｂｙＺｈａｎｇ犲狋犪犾．
［１８］．

１．２．５　犌犲狀犲狋犻犮犱犻狏犲狉狊犻狋狔犪狀犱犮犾狌狊狋犲狉犪狀犪犾狔狊犻狊　Ｔｈｅ

ｈｉｇｈｌｙｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃＳＳＲｍａｒｋｅｒｓｗｅｒｅｕｓｅｄｔｏｇｅｎ

ｏｔｙｐｅｔｈｅ４４犘狌犲狉犪狉犻犪ｇｅｒｍｐｌａｓｍａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ．Ｔｈｅ

ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｐａｒａｍｅｔｅｒｓｗｅｒｅｅｓｔａｂｌｉｓｈｅｄｕｓｉｎｇ

ＰＯＷＥＲＭＡＲＫＥＲ Ｖ３．２５，ａｎｄｔｈｅ ＮＴＳＹＳＰＣ

ｐｒｏｇｒａｍｗａｓｕｓｅｄｔｏｅｖａｌｕａｔｅｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｒｅｌａｔｉｏｎ

ｓｈｉｐｓａｍｏｎｇｔｈｅ４４ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ．

２　Ｒｅｓｕｌｔｓａｎｄａｎａｌｙｓｉｓ

２．１　犃狊狊犲犿犫犾狔狅犳狋狉犪狀狊犮狉犻狆狋狅犿犲犮狅狀狋犻犵狊犻狀犘．狋犺狅犿

狊狅狀犻犻犅犲狀狋犺．

　　ＡｃＤＮＡｌｉｂｒａｒｙｗａｓｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄｆｒｏｍＲＮＡ

ｅｘｔｒａｃｔｅｄｆｒｏｍ 犘．狋犺狅犿狊狅狀犻犻 ‘Ｎｏ．１’ａｎｄｓｅ

ｑｕｅｎｃｅｄｏｎａｎＩｌｌｕｍｉｎａＨｉｓｅｑ４０００ｉｎｓｔｒｕｍｅｎｔ，

ｙｉｅｌｄｉｎｇａｔｏｔａｌｏｆ９．２Ｇｂｒａｗｒｅａｄｄａｔａ．Ａｆｔｅｒｒｅ

ｍｏｖｉｎｇｒｅａｄｓｃｏｎｔａｉｎｉｎｇａｄａｐｔｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅｓ，ｐｏｌｙ

Ａ／ＴｏｒＧ／Ｃｔｒａｃｔｓ，ａｎｄｌｏｗｑｕａｌｉｔｙｒｅａｄｓ，ａｔｏｔａｌ

ｏｆ８．９Ｇｂｏｆｃｌｅａｎｒｅａｄｄａｔａｒｅｍａｉｎｅｄｆｏｒ犱犲狀狅狏狅

ａｓｓｅｍｂｌｙ．ＵｓｉｎｇＴｒｉｎｉｔｙ，ａｌｌｔｈｅｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｒｅａｄｓ

ｗｅｒｅｆｉｒｓｔａｓｓｅｍｂｌｅｄｉｎｔｏ１３７６２９ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｓ（１１．１２

Ｇｂ）ｗｉｔｈａｎａｖｅｒａｇｅｌｅｎｇｔｈｏｆ８０８ｂｐ，ａｎｄＮ５０

ａｎｄＮ９０ｖａｌｕｅｓｏｆ１４２４ａｎｄ３０５，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ（Ｔａ

ｂｌｅ２）．Ｔｈｅｌａｒｇｅｓｔｃｌｕｓｔｅｒｅｄｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｂｔａｉｎｅｄ

ａｆｔｅｒＣｏｒｓｅｔｈｉｅｒａｒｃｈｉｃａｌｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇｗｅｒｅａｓｓｅｍｂｌｅｄ

ｉｎｔｏｕｎｉｇｅｎｅｓ，ｙｉｅｌｄｉｎｇ８３８１１ｕｎｉｇｅｎｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

（９．５Ｇｂ）ｗｉｔｈａｍｅａｎｌｅｎｇｔｈｏｆ１１４２ｂｐ（Ｔａｂｌｅ

２）．ＴｈｅＮ５０ａｎｄＮ９０ｖａｌｕｅｓｆｏｒｔｈｅｕｎｉｇｅｎｅｓｗｅｒｅ

１６７６ｂｐａｎｄ５２９ｂｐ，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ；ｔｈｅｌｅｎｇｔｈｓｒａｎｇｅｄ

ｆｒｏｍ２０１ｔｏ１３５７７ｂｐ，ｗｈｉｃｈｗａｓｔｈｅｓａｍｅａｓｔｈａｔｏｆ

ｔｈｅｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｄａｔａｓｅｔ（Ｔａｂｌｅ２）．

２．２　犈狏狅犾狌狋犻狅狀犪狉狔犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳狋犺犲犆犇犛

Ａｔｏｔａｌｏｆ７９５３５ＣＤＳｅｘｔｒａｃｔｅｄｆｒｏｍｔｈｅｕｎｉ

ｇｅｎｅｓｐｒｏｖｉｄｅｄｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｆｏｒｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃａｎａｌｙ

ｓｉｓ．Ｔｈｅｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅａｎａｌｙｓｉｓｗａｓｃｏｎｄｕｃｔｅｄ

ｂａｓｅｄｏｎｔｈｅｐｒｅｄｉｃｔｅｄｐｒｏｔｅｉｎｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆ１７０

ｓｉｎｇｌｅｃｏｐｙｇｅｎｅｓｓｈａｒｅｄｉｎ犘．狋犺狅犿狊狅狀犻犻，ａｌｆａｌｆａ

（犕犲犱犻犮犪犵狅狊犪狋犻狏犪），ａｎｄｐｅａｎｕｔ犲狋犪犾．．Ｆｏｒｃｏｍｐａｒ

ｉｓｏｎ，犘．犾狅犫犪狋犪ａｎｄ犕．狊犪狋犻狏犪ｃｌｕｓｔｅｒｅｄｔｏｇｅｔｈｅｒｉｎ

ａｓｉｎｇｌｅｃｌａｄｅ，ｓｕｇｇｅｓｔｉｎｇｔｈａｔｔｈｉｓｓｐｅｃｉｅｓｉｓｐｈｙｌｏｇｅ

ｎｅｔｉｃａｌｌｙｃｌｏｓｅｓｔｔｏ犕．狊犪狋犻狏犪（ｂｏｔｈａｒｅｉｎｔｈｅｂｏｔａｎｉｃａｌ

ｆａｍｉｌｙＦａｂａｃｅａｅ；Ｆｉｇ．１）．

２．３　犉狉犲狇狌犲狀犮狔犱犻狊狋狉犻犫狌狋犻狅狀狅犳狋犺犲犱犻犳犳犲狉犲狀狋狋狔狆犲狊狅犳

犛犛犚犾狅犮犻

　　Ｔｈｅ８３８１１ｕｎｉｇｅｎｅｓｗｅｒｅｓｃａｎｎｅｄｂｙＭＩＳＡ，

ｗｈｉｃｈｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄａｔｏｔａｌｏｆ２５４５２ＳＳＲｍｏｔｉｆｓｉｎ２１０５２

ｕｎｉｇｅｎｅｃｏｎｔｉｇｓ．Ａｍｏｎｇｔｈｅｓｅ，５０２３ｃｏｎｔａｉｎｅｄ

ｔｒｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｒｅｐｅａｔｓａｎｄｗｅｒｅｔｈｅｍｏｓｔａｂｕｎｄａｎｔ，

ｆｏｌｌｏｗｅｄｂｙ４７３５ｄｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｒｅｐｅａｔｓ（Ｆｉｇ．２）．

Ｆｉｇ．１　Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｐｈｙｌｏｇｅｎｙｏｆ犘．犾狅犫犪狋犪

（犘．狋犺狅犿狊狅狀犻犻Ｂｅｎｔｈ．‘Ｎｏ．１’）ａｎｄｏｔｈｅｒｓｐｅｃｉｅｓ

犜犪犫犾犲２　犘．狋犺狅犿狊狅狀犻犻狋狉犪狀狊犮狉犻狆狋狅犿犲犪狊狊犲犿犫犾狔狆犪狉犪犿犲狋犲狉狊

Ｉｔｅｍ Ｍｉｎｉｍｕｍｌｅｎｇｔｈ／ｂｐ Ｍａｘｉｍｕｍｌｅｎｇｔｈ／ｂｐ Ｍｅａｎｌｅｎｇｔｈ／ｂｐ Ｎ５０ Ｎ９０ Ｔｏｔａｌｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓ／ｂｐ

Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｓ ２０１ １３５７７ ８０８ １４２４ ３０５ １１１１６８４９４

Ｕｎｉｇｅｎｅｓ ２０１ １３５７７ １１４２ １６７６ ５２９ ９５７１０５９０

Ｎｏｔｅ：Ｎ５０／Ｎ９０ｉｎｄｉｃａｔｅｔｈａｔｔｈｅｌｅｎｇｔｈｏｆｔｈｅａｓｓｅｍｂｌｙｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｓａｄｄｅｄｔｏｔｈｅｌｅｎｇｔｈｏｆｔｈｅｓｐｌｉｃｅｄｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｗｈｅｎｉｔｉｓｎｏｌｅｓｓｔｈａｎ

５０％／９０％ｏｆｔｏｔａｌｌｅｎｇｔｈ
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Ｔｈｅｔｅｔｒａ，ｐｅｎｔａ，ａｎｄｈｅｘａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅＳＳＲｓｗｅｒｅ

３０９，６４，ａｎｄ２１，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ（Ｆｉｇ．２）．Ａｌｓｏ，ＳＳＲ

ｌｏｃｉｗｉｔｈｆｅｗｅｒｔｈａｎｆｉｖｅｒｅｐｅａｔｓｗｅｒｅｎｏｔｅｘｐｅｃｔｅｄ

ｔｏｂｅｉｎｃｌｕｄｅｄｉｎｔｈｅｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎ．Ａｍｏｎｇａｌｌｔｈｅ

ｔｒｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｒｅｐｅａｔｕｎｉｔｓ，（ＡＡＧ）ｎ，（ＡＡＣ）ｎ，

ａｎｄ（ＡＡＴ）ｎ ｗｅｒｅｔｈｅｍｏｓｔｃｏｍｍｏｎｔｙｐｅｓｗｉｔｈ

ｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓｏｆ２７．８７％ （１４００），１５．９３％ （８００），

ａｎｄ１６．４４％ （８２６），ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ（Ｔａｂｌｅ３）．Ｏｆａｌｌ

ｔｈｅＡＡＧ／ＣＴＴｍｏｔｉｆｓｗｉｔｈｆｉｖｅｒｅｐｅａｔｕｎｉｔｓ，７２６

（５１．８６％），ｗｅｒｅｏｆｔｈｅｍｏｓｔａｂｕｎｄａｎｔｔｙｐｅ．Ｔｈｅ

ＡＧ／ＣＴｄｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｒｅｐｅａｔｍｏｔｉｆｗａｓｔｈｅｍｏｓｔａ

ｂｕｎｄａｎｔ，ａｎｄａｃｃｏｕｎｔｅｄｆｏｒ７１．６８％ （３３９４）ｏｆａｌｌ

ｄｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｒｅｐｅａｔｓ．ＴｈｅＡＣ／ＧＴｒｅｐｅａｔｍｏｔｉｆ
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ＰｔＳＳＲ１９６ ３．００００ ５．００００ ０．５２２７ ０．４７０３

ＰｔＳＳＲ２０１ ３．００００ ５．００００ ０．６２５０ ０．４４１５

ＰｔＳＳＲ２０５ ３．００００ ４．００００ ０．６０２３ ０．４３０４

ＰｔＳＳＲ２１７ ２．００００ ３．００００ ０．５３４１ ０．３７３８

ＰｔＳＳＲ２２２ ２．００００ ２．００００ ０．９５４５ ０．０８３０

Ｍｅａｎ ３．１７８６ ４．４２８６ ０．５８１２ ０．４５５７

ｃｌｕｓｔｅｒ．Ｂａｓｅｄｏｎｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｓｉｍｉｌａｒｉｔｙｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ

ｏｆ１．００，ｓｏｍｅａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ，ｓｕｃｈａｓｎｕｍｂｅｒｓ７，８，

１０，１１，１７ａｎｄ１８，ｗｅｒｅｃｌｕｓｔｅｒｅｄｔｏｇｅｔｈｅｒ．Ａｎ

ｏｔｈｅｒｓｉｘａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ（ｎｕｍｂｅｒｓ２６，２７，２９，３０，３１，

ａｎｄ３２）ｗｅｒｅａｌｓｏｃｌｕｓｔｅｒｅｄｔｏｇｅｔｈｅｒ，ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ

ｔｈａｔｔｈｅｒｅａｒｅｎｏｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓｂｅｔｗｅｅｎｔｈｅｍｉｎｔｈｉｓ

ａｎａｌｙｓｉｓ．Ｔｈｅｓａｍｅｗａｓｆｏｒａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ４２，４３，ａｎｄ

４４（Ｆｉｇ．４）．Ｉｔｉｓｉｎｄｉｃａｔｅｄｔｈａｔｔｈｅ４４ｇｅｒｍｐｌａｓｍ

ｒｅｓｏｕｒｃｅｄｉｄｎｏｔｓｈｏｗｃｌｅａｒｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｔｏｔｈｅｉｒｇｅ

ｏｇｒａｐｈｉｃｏｒｉｇｉｎ．

３　Ｄｉｓｃｕｓｓｉｏｎ

Ｈｅｒｅ，ｗｅｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅｄｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎａ

ｐａｎｅｌｏｆ４４犘狌犲狉犪狉犻犪ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓｃｏｌｌｅｃｔｅｄｆｒｏｍｔｈｅ

ＧｕａｎｇｘｉａｒｅａｕｓｉｎｇＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓｄｅｖｅｌｏｐｅｄｆｒｏｍ

ＲＮＡｓｅｑｄａｔａ．ＳＳＲｍａｒｋｅｒｓｄｅｒｉｖｅｄｆｒｏｍａｔｒａｎ

ｓｃｒｉｐｔｏｍｅｄａｔａｂａｓｅｈａｖｅｓｏｍｅａｄｖａｎｔａｇｅｓｏｖｅｒｇｅ

ｎｏｍｉｃＳＳＲｓ，ｓｕｃｈａｓｌｏｗｃｏｓｔａｎｄｒａｐｉｄｄｅｖｅｌｏｐ

ｍｅｎｔｔｉｍｅ．Ｉｎａｄｄｉｔｉｏｎ，ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ

ｄａｔａｐｒｏｖｉｄｅｓａｂｕｎｄａｎｔｇｅｎｅｆｕｎｃｔｉｏｎｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ，

ａｎｄｇｅｎｉｃＳＳＲｓａｒｅｌｉｎｋｅｄｔｏｔｈｅｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄｒｅ

ｇｉｏｎｓｏｆｔｈｅｇｅｎｏｍｅ．Ｆｏｒｅｘａｍｐｌｅ，ｔｒｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ

ｒｅｐｅａｔｕｎｉｔｓａｒｅａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈＨｕｎｔｉｎｇｔｏｎｓｄｉｓ

ｅａｓｅｉｎ ｈｕｍａｎｓ
［２０］．（ＣＴ）ｎ ｒｅｐｅａｔｓａｒｅｃｌｏｓｅｌｙ

ｌｉｎｋｅｄｔｏｔｈｅ狑犪狓狔ｇｅｎｅｉｎｒｉｃｅ，ｗｈｉｃｈｅｎｃｏｄｅｓａ

ｇｒａｎｕｌｅｂｏｕｎｄｓｔａｒｃｈｓｙｎｔｈａｓｅａｎｄｉｓｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ

ｗｉｔｈｇｒａｉｎａｍｙｌｏｓｅｃｏｎｔｅｎｔ
［２１］．Ａｌｓｏ，ｓｉｎｃｅｇｅｎｉｃ

ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓａｒｅａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄｒｅ

ｇｉｏｎｓｏｆｔｈｅｇｅｎｏｍｅ，ｔｈｅｙａｒｅｉｄｅａｌｌｙｓｕｉｔｅｄｆｏｒｕｓｅ

ｉｎｍａｒｋｅｒａｓｓｉｓｔｅｄｂｒｅｅｄｉｎｇ．

Ｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄｙ，ｔｒｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅＳＳＲｌｏｃｉｗｅｒｅ

ｆｏｕｎｄｔｏｂｅｔｈｅｍｏｓｔｆｒｅｑｕｅｎｔ（１９．７４％）ｆｏｌｌｏｗｅｄ

ｂｙｄｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｒｅｐｅａｔｓ（１７．１９％）．Ｔｈｉｓｆｉｎｄｉｎｇｉｓ

ｓｉｍｉｌａｒｔｏｐｒｅｖｉｏｕｓｒｅｐｏｒｔｓｉｎｃｏｔｔｏｎ，ｐｕｍｍｅｌｏ，

ｅｇｇｐｌａｎｔ，ａｎｄ犣犪狀狋犺狅狓狔犾狌犿犫狌狀犵犲犪狀狌犿
［２２２５］，ｂｕｔ

ｃｏｎｔｒａｓｔｓｗｉｔｈｔｈｅｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｇｅｎｉｃＳＳＲｓｉｎ

ｓｐｒｕｃｅ， ｐｉｇｅｏｎｐｅａ， ａｎｄ 犌犪狉犱犲狀犻犪 犼犪狊犿犻

狀狅犻犱犲狊
［２６２８］．（ＡＡＧ）ｎｗｅｒｅｔｈｅｍｏｓｔｃｏｍｍｏｎｔｙｐｅ

ｏｆｔｒｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｒｅｐｅａｔｕｎｉｔｓ，ａｎｄｔｈｅＡＧ／ＣＴｍｏ

ｔｉｆｗａｓｔｈｅｍｏｓｔａｂｕｎｄａｎｔｏｆｔｈｅｄｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｒｅ

ｐｅａｔｍｏｔｉｆｓ，ｓｉｍｉｌａｒｔｏｒｅｓｕｌｔｆｏｕｎｄｉｎｐｅｐｐｅｒａｎｄ

ｃｏｆｆｅｅ
［２９３０］．

Ｊｉｎｇ犲狋犪犾
［５］ａｎｄＺｈｏｕ犲狋犪犾

［８］ｕｓｅｄ ＲＡＰＤ

ｍａｒｋｅｒｓｔｏｅｖａｌｕａｔｅｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆｔｗｅｌｖｅ

犘狌犲狉犪狉犻犪ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｓｆｒｏｍｔｈｅＣｈｏｎｇｑｉｎｇａｒｅａａｎｄ

ｅｉｇｈｔｆｒｏｍ Ｊｉａｎｇｘｉａｎｄ Ｈｕｎａｎ ｐｒｏｖｉｎｃｅｓ，ａｎｄ

ｆｏｕｎｄｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｒａｔｉｏｓｆｏｒｔｈｅｔｗｏｇｒｏｕｐｓｏｆ

６５．６５％ ａｎｄ６４．４１％，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ
［５］．Ｃｈｅｎ犲狋

犪犾．
［６］ａｎａｌｙｚｅｄｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓｗｉｔｈｉｎ１８

ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓｏｆ犘．狋犺狅犿狊狅狀犻犻Ｂｅｎｔｈ．ｕｓｉｎｇ２２ｐａｉｒｓｏｆ

ＳＲＡＰ ｍａｒｋｅｒｓ，ａｎｄｆｏｕｎｄａｎａｖｅｒａｇｅｐｏｌｙｍｏｒ

ｐｈｉｓｍ ｒａｔｉｏｏｆ６３．９％．Ｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｓ

ｒａｎｇｅｄｆｒｏｍ０．００４７ｔｏ０．２６５８．Ｅｌｅｖｅｎ犘狌犲狉犪狉犻犪

ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓｗｅｒｅｇｅｎｏｔｙｐｅｄｗｉｔｈ１２ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃＩＳ
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ＳＲｐｒｉｍｅｒｓ
［７］．Ｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓｗｉｔｈｉｎａ

ｇｒｏｕｐｏｆ１２７犘狌犲狉犪狉犻犪ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓｗｅｒｅａｎａｌｙｚｅｄ

ｗｉｔｈＩＳＳＲｍａｒｋｅｒｓ
［９］．Ｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄｙ，ｗｅｆｏｕｎｄｔｈｅ

ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｒａｔｅｔｏｂｅ９８．９％ｆｏｒｏｕｒＳＳＲｍａｒｋ

ｅｒｓ，ｗｈｉｃｈｉｓｍｕｃｈｈｉｇｈｅｒｔｈａｎｔｈａｔｆｏｕｎｄｆｏｒ

ＲＡＰＤ，ＩＳＳＲ，ａｎｄＳＲＡＰｍａｒｋｅｒｓｉｎｔｈｅｓｔｕｄｉｅｓ

ｍｅｎｔｉｏｎｅｄａｂｏｖｅ．ＴｈｉｓｓｕｇｇｅｓｔｓｔｈａｔＳＳＲｍａｒｋｅｒ

ｉｓａｐｏｗｅｒｆｕｌｔｏｏｌｆｏｒｔｈｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒ

ｓｉｔｙｉｎ犘．犾狅犫犪狋犪ｇｅｒｍｐｌａｓｍ．

犘狌犲狉犪狉犻犪ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓａｒｅｍａｉｎｌｙｐｒｏｄｕｃｅｄｉｎ

ｔｈｅ Ｇｕａｎｇｘｉａｒｅａ，ｅｓｐｅｃｉａｌｌｙｉｎ Ｔｅｎｇｘｉａｎ ａｎｄ

Ｗｕｚｈｏｕ，ａｎｄｔｈｅｖａｒｉｅｔｉｅｓａｎｄｑｕａｎｔｉｔｙｏｆｇｅｒｍ

ｐｌａｓｍｒｅｓｏｕｒｃｅｓａｒｅａｂｕｎｄａｎｔｉｎＧｕａｎｇｘｉ．Ｏｕｒｒｅ

ｓｕｌｔｓｓｈｏｗｔｈａｔｔｈｅｒｅｉｓｎｏｄｉｓｔｉｎｃｔｂｏｕｎｄａｒｙｂｅ

ｔｗｅｅｎ犘．犾狅犫犪狋犪ａｎｄ犘．狋犺狅犿狊狅狀犻犻，ｗｈｉｃｈｉｓｃｏｎ

ｓｉｓｔｅｎｔｗｉｔｈｔｈｅｐｒｅｖｉｏｕｓｒｅｐｏｒｔ
［９］．Ｆｏｒｉｎｓｔａｎｃｅ，

ａｃｃｅｓｓｉｏｎｎｕｍｂｅｒ４０ｓｈａｒｅｓａｃｌｏｓｅｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ

ｗｉｔｈｎｕｍｂｅｒｓ４２，４３，ａｎｄ４４，ａｎｄｂｏｔｈｎｕｍｂｅｒｓ

１０ａｎｄ１８，ｃｌａｓｓｉｆｉｅｄａｓ犘．狋犺狅犿狊狅狀犻犻，ｈａｖｅｔｈｅ

ｓａｍｅｇｅｎｅｔｉｃｂａｃｋｇｒｏｕｎｄａｓｆｏｕｒ犘．犾狅犫犪狋犪ａｃｃｅｓ

ｓｉｏｎｓ（７，８，１１，ａｎｄ１７）．

Ｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓｂｅｔｗｅｅｎｔｈｅ４４犘狌

犲狉犪狉犻犪ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓｕｓｅｄｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄｙｓｈｏｗｅｄｓｏｍｅ

ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓｗｉｔｈｇｅｏｇｒａｐｈｉｃｏｒｉｇｉｎ，ａｌｔｈｏｕｇｈｔｈｅｙ

ｗｅｒｅｎｏｔａｂｓｏｌｕｔｅ．Ｆｏｒｅｘａｍｐｌｅ，ａｃｃｅｓｓｉｏｎｎｕｍ

ｂｅｒｓ１ａｎｄ３ｆｒｏｍＨｅｃｈｉ，７ａｎｄ８ｆｒｏｍＢａｉｓｅ，ａｎｄ

３０，３１，ａｎｄ３２ｆｒｏｍ Ｈｕｉｘｉａｎｃｌｕｓｔｅｒｅｄｔｏｇｅｔｈｅｒ，

ａｌｔｈｏｕｇｈｎｕｍｂｅｒ３９ｆｒｏｍ Ｈｅｃｈｉｗａｓｎｏｔｉｎｃｌｕｄｅｄ

ｉｎｔｈｉｓｃｌｕｓｔｅｒ．Ｔｈｅ犘狌犲狉犪狉犻犪 ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｓｆｒｏｍ

Ｔｅｎｇｘｉａｎ，ｎｕｍｂｅｒｓ１２，１３，１４，１８，ａｎｄ１９，ｄｉｄ

ｎｏｔｆｏｒｍａｓｉｎｇｌｅｃｌｕｓｔｅｒ；ｔｈｉｓｍａｙｂｅｄｕｅｔｏｉｎｔｒｏ

ｄｕｃｔｉｏｎｓｆｒｏｍｄｉｆｆｅｒｅｎｔｒｅｇｉｏｎｓ，ｒｅｓｕｌｔｉｎｇｉｎａｃｅｒ

ｔａｉｎｄｅｇｒｅｅｏｆｉｎｃｏｎｓｉｓｔｅｎｃｙｂｅｔｗｅｅｎａｃｔｕａｌｇｅｒｍ

ｐｌａｓｍｓｏｕｒｃｅｓａｎｄｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇｒｅｓｕｌｔｓ
［１９］．Ｉｎａｄｄｉ

ｔｉｏｎ，ｗｅｏｂｓｅｒｖｅｄｔｈａｔｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｓｉｍｉｌａｒｉｔｉｅｓｂｅ

ｔｗｅｅｎｍｏｓｔｏｆｔｈｅ犘狌犲狉犪狉犻犪ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓｉｓｇｒｅａｔｅｒ

ｔｈａｎ０．７３ｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄｙ（Ｆｉｇ．４），ｗｈｉｃｈｓｕｇｇｅｓｔｓａ

ｎａｒｒｏｗｇｅｎｅｔｉｃｂａｓｅｆｏｒｔｈｅｓｅ犘狌犲狉犪狉犻犪ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ．

Ｔｈｕｓ，ｉｔｉｓｕｒｇｅｎｔａｎｄｎｅｃｅｓｓａｒｙｔｏｉｎｃｒｅａｓｅｔｈｅ

ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｏｆ犘狌犲狉犪狉犻犪ｇｅｒｍｐｌａｓｍｒｅｓｏｕｒｃｅｓｆｒｏｍ
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ｒｅｖｅａｌｅｄｂｙｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔｓ［Ｊ］．犜狉犲狀犱狊犻狀犘犾犪狀狋犛犮犻
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