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　 　 摘要:　 为开发紫娟茶树转录组 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 标记ꎬ基于前期对紫娟茶树芽、第 ２ 叶、开面叶、成熟叶转录组高通量

测序所得到的２４２ ７５７条 Ｕｎｉｇｅｎｅ 进行多态性分析与评价ꎬ再利用荧光标记 ＰＣＲ 技术ꎬ规模化开发茶树 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 标

记ꎮ 结果表明:从紫娟茶树转录组中搜索得到 ４６ ０４１ 条 Ｕｎｉｇｅｎｅ 含有５７ ９７６个 ＳＳＲ 位点ꎬ出现频率为 ２３􀆰 ８８％ꎮ
ＥＳＴ￣ＳＳＲ 类型以一核苷酸、二核苷酸、三核苷酸重复为主ꎬ占总 ＳＳＲ 的 ９８􀆰 ５４％ꎮ 设计合成 １３８ 对荧光 ＳＳＲ 引物ꎬ采
用荧光标记 ＰＣＲ 技术对 ４ 个差异较大的茶树品种进行引物筛选ꎬ其中 ４４ 对引物得到高质量的 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 标记位点ꎮ
这些 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 可用于茶树遗传多样性分析、分子育种等ꎮ
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　 　 微卫星标记(Ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ)ꎬ又称短串联重复序

列( Ｓｈｏｒｔ ｔａｎｄｅｍ ｒｅｐｅａｔｓꎬ ＳＴＲ) 或简单重复序列

(Ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔｓꎬ ＳＳＲ)ꎬ由少数几个核苷酸

组成[１￣２]ꎮ 利用 ＤＮＡ 两端的保守性设计特异引物ꎬ
扩增位点的 ＤＮＡ 序列ꎬ通过电泳检测即可显示不同

基因型个体在这个 ＳＳＲ 位点上的多态性ꎮ ＳＳＲ 在

种内居群间及各植物间均存在高度的多态性ꎬ且不

同物种 ＳＳＲ 序列在组成、长度、突变率及其在染色

７４７



体上的分布情况表现出高度的等位基因多样性[３]ꎮ
在传统方法中ꎬ对扩增后的等位微卫星采用聚丙烯

酰胺凝胶电泳加放射显影或银染的方法进行检测ꎬ
但此方法费时费力效率低ꎮ 而现在ꎬ广泛采用的检

测方法是毛细管电泳技术ꎬ其原理是利用 ＡＢＩ 遗传

分析仪对荧光标记的 ＤＮＡ 片段进行检测ꎬ结合分子

量内标进行 ＤＮＡ 片段长度计算ꎬ使 ＳＳＲ 分析变得

高效快捷ꎬ结果也更加精确[４]ꎮ
目前ꎬ微卫星标记广泛应用于粮食作物和经济

作物品种选育、品种鉴定、遗传多样性分析、ＱＴＬ 作

图等方面[５￣１０]ꎮ 在茶树资源和应用开发过程中ꎬＳＳＲ
标记起到非常重要的作用ꎮ 金基强等[１１] 率先对茶

树 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 进行了分析和分子标记的建立ꎮ 姚明

哲等[１２]利用 ２５ 对 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 引物对江北茶区的 ４５
份茶树初级核心种质的遗传多样性、遗传结构和亲

缘关系进行了分析ꎬ但是受限于当时的测序技术ꎬ所
得的 ＳＳＲ 序列较少ꎮ 茶树作为经济作物其利用价

值主要在叶部ꎬ其遗传多样性和品质特性差异也主

要在叶部ꎬ因而加大对茶树叶部特异性表达基因的

ＳＳＲ 标记开发是未来茶树分子标记的研究方向ꎮ 本

研究选取的紫娟茶树ꎬ因其新嫩叶片呈现紫色ꎬ是较

为稀有的品种ꎬ具有较高的研究价值ꎮ
茶树[Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ (Ｌ.) Ｏ. Ｋｕｎｔｚｅ]是重要

的叶用经济作物ꎬ其叶片中含有大量利于人体健康

的次生代谢产物茶多酚、儿茶素、茶多糖、咖啡碱等

化合物[１３]ꎮ 茶叶具有抗心血管疾病[１４￣１９]、增强免疫

功能[２０]、抗肿瘤[２１￣２２]、抗氧化等作用[２３]ꎮ 但茶树分

子遗传学研究基础薄弱ꎬ目前茶树分子研究所用的

标记仍以 ＲＡＰＤ[２４]、ＩＳＳＲ[２５￣２６] 和 ＡＦＬＰ [２７] 等显性标

记为主ꎮ 为此ꎬ本研究基于陈林波等[２８] 前期对紫娟

茶树芽、第二叶、开面叶、成熟叶转录组高通量测序

所得到的２４２ ７５７条转录组序列(Ｕｎｉｇｅｎｅ)进行多态

性分析与评价ꎬ再利用荧光标记 ＰＣＲ 技术ꎬ规模化

开发茶树 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 标记ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 材料

选择云南省农业科学院茶叶研究所实验基地中

形态差异较大的茶树品种紫娟(大叶种茶ꎬ叶片色

泽为紫色)、佛香 ２ 号(大叶种茶与小叶种茶的杂交

后代ꎬ叶片色泽为绿色)、福鼎大白茶(小叶种茶ꎬ叶
片色泽为绿色)和国家大叶茶种质资源圃的紫芽茶

(大叶种茶ꎬ叶片色泽为紫红色)４ꎬ采集幼嫩叶片ꎬ
并保存于－８０ ℃的冰箱中ꎮ
１.２　 方法

１.２.１　 基因组 ＤＮＡ 提取与检测　 采用 ＣＴＡＢ 法提取

茶树基因组 ＤＮＡꎬ用 １％琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ
大小和完整性ꎮ 用 ＮＤ２０００ 分光光度计分析 ＤＮＡ 纯

度和质量浓度ꎬ之后用 １×ＴＥ 缓冲液稀释基因组 ＤＮＡ
至终质量浓度为 ３０ ｎｇ / μｌꎬ－２０ ℃保存备用ꎮ
１.２.２　 紫娟茶树转录组 ＳＳＲ 位点的查找及 ＳＳＲ 引

物设计　 对紫娟的芽、第二叶、开面叶和成熟叶的

２４２ ７５７条 Ｕｎｉｇｅｎｅꎬ利用 ＭＩＳＡ 软件[２９] 查找 ＳＳＲ 位

点ꎮ 查找条件:一、二、三、四、五、六核苷酸的最小重

复次数分别为 １０、６、５、５、５、５ 次ꎮ 引物设计采用

Ｐｒｉｍｅｒ５ 软件ꎬ荧光引物由北京阅微基因技术有限公

司合成ꎮ
１.２. ３ 　 ＰＣＲ 扩增与检测 　 ＰＣＲ 反应体系 ( １５􀆰 ０
μｌ):１０×Ｂｕｆｆｅｒ Ｉ １􀆰 ５ μｌꎬ２􀆰 ５ ｍｍｏｌ / Ｌ ｄＮＴＰ １􀆰 ２ μｌꎬ
ＴＰ￣Ｍ１３(５ ｍｏｌ / Ｌ) ０􀆰 ８ μｌꎬ特异引物(５ ｍｏｌ / Ｌ) １􀆰 ０
μｌꎬＴＡＫＡＲＡ ＨＳ Ｔａｑ ０􀆰 １ μｌꎬＤＮＡ １􀆰 ２ μｌꎬｄｄＨ２Ｏ ９􀆰 ２
μｌꎮ ＰＣＲ 反应程序:９５ ℃ ５ ｍｉｎꎻ９４ ℃ ３０ ｓꎬ５６ ℃
３０ ｓꎬ７２ ℃ ３０ ｓꎬ循环 ３０ 次ꎻ７２ ℃ １０ ｍｉｎꎮ 利用

３７３０ ＸＬ 测序仪对 ＰＣＲ 产物进行测序ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 紫娟茶树基因组 ＳＳＲ 位点

采用 ＭＩＳＡ 软件对紫娟茶树转录组 Ｕｎｉｇｅｎｅ 进

行 ＳＳＲ 检测ꎬ对不同 ＳＳＲ 类型在基因转录本的密度

分布进行统计ꎮ 结果(图 １)显示ꎬ从２４２ ７５７条 Ｕｎｉ￣
ｇｅｎｅ 序列中发现５７ ９７６个 ＳＳＲ 位点ꎬ分布在４６ ０４１
个 Ｕｎｉｇｅｎｅ 中ꎬ发生频率(含有 ＳＳＲ 的 Ｕｎｉｇｅｎｅ 数量

与总 Ｕｎｉｇｅｎｅ 数量之比) 为 １８􀆰 ９７％ ꎬ其中单核苷酸

重复单元 ＳＳＲ 含量最多ꎬ占总数的 ４７􀆰 ９％ꎬ其次为

二核苷酸(３７􀆰 ３％)、三核甘酸(１２􀆰 ８％)、四核苷酸

(１􀆰 ２％)、五核苷酸(１􀆰 ０％)、六核甘酸(１􀆰 ３％)ꎮ
２.２　 紫娟茶树基因组微卫星组成成分分析

紫娟茶树基因组微卫星每种重复单元包含不同

种类型的重复碱基ꎮ 单核苷酸重复 ＳＳＲ 由 ４ 种不

同重复碱基组成ꎬ以 Ａ / Ｔ 为主ꎬ占单核苷酸重复的

９８􀆰 ００％ꎻ二核苷酸重复 ＳＳＲ 组成类型有 ４ 种ꎬＡＧ /
ＣＴ 最多(共１３ ９５７个ꎬ占比 ７２􀆰 ８０％)ꎬ其次是 ＡＴ /
ＡＴ(共３ ０３０个ꎬ占比 １５􀆰 ８２％)ꎻ三核苷酸重复类型

１０ 种ꎬＡＡＧ / ＣＴＴ 最多(共１ ７５２个ꎬ占比 ２６􀆰 ７９％)ꎬ
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图 １　 紫娟茶树转录组 ＳＳＲ 类型在基因转录本的密度分布图

Ｆｉｇ.１　 Ｄｅｎｓｉｔｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔｓ
(ＳＳＲ) ｔｙｐｅ ｏｆ Ｚｉｊｕａｎ ｔｅａ ｔｒｅｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｉｎ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ

其次是 ＡＣＣ / ＧＧＴ(共１ １１０种ꎬ占比 １６􀆰 ９７％)ꎻ四核

苷酸重复类型 ３３ 种ꎬＡＡＡＴ / ＡＴＴＴ 最多(共计 ２１１
个ꎬ占比 ３３􀆰 ６０％)ꎬ其次 ＡＡＡＧ / ＣＴＴＴ(共计 １０１ 个ꎬ
占比 １６􀆰 ０８％)ꎻ五核苷酸重复类型 ４６ 种ꎻ六核甘酸

重复类型 ６４ 种(表 １)ꎮ

表 １　 紫娟茶树转录组中 ＳＳＲ 重复单元的分布特征

Ｔａｂｌｅ １　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ＳＳＲ ｍｏｔｉｆｓ ｉｎ Ｚｉｊｕａｎ ｔｅａ ｔｒｅｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐ￣
ｔｏｍｅ

重复基
元长度

ＳＳＲ 数量
百分比
(％) 主要重复单元　 　 　 　

单核苷酸 ２４ ８５３ ４８.４５ Ａ / Ｔ、Ｃ / Ｇ
二核苷酸 １９ １５７ ３７.３４ ＡＧ / ＴＣ、ＡＴ / ＴＡ
三核苷酸 ６ ５４１ １２.７５ ＡＡＧ / ＣＴＴ、ＡＣＣ / ＧＧＴ
四核苷酸 ６２８ １.２２ ＡＡＡＴ / ＡＴＴＴ、ＡＡＡＧ / ＣＴＴＴ
五核苷酸 ５５ ０.１１ ＡＧＡＴＧ / ＡＴＣＴＣ、ＡＴＡＴＣ / ＡＴＡＴＧ
六核苷酸 ６４ ０.１３ ＣＧＣＣＡＴ / ＧＣＧＧＴＡ

２.３　 茶树 ＳＳＲ 位点多态性

对含 ＳＳＲ 位点的表达序列标签(ＥＳＴ)序列进行

荧光标记引物设计ꎬ选择 ４ 份差异较大的茶树样品

进行引物筛选ꎮ 图 ２、图 ３ 分别为引物 ＺＪ０２、ＺＪ０６ 扩

增 ４ 个模板的毛细管电泳图ꎮ 采用 ＧｅｎｅＭａｐｐｅｒ４.０
软件进行数据分析ꎬ结果表明合成的 １３６ 对荧光标

记引物中共有 ４４ 对引物检测出多态性位点(表 ２)ꎬ
占引物总数的 ３２􀆰 ４％ꎮ

Ａ:佛香 ２ 号ꎻＢ:福鼎大白茶ꎻＣ:紫娟ꎻＤ:紫芽茶种质ꎮ
图 ２　 ＺＪ０２ 引物在不同茶树品种(种质)中检测出的简单重复序列(ＳＳＲ)位点

Ｆｉｇ.２　 ＳＳＲ ｌｏｃｉ ｏｆ ｐｒｉｍｅｒ ＺＪ０２ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｅａ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ (ｇｅｒｍｐｌａｓｍ)
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Ａ:佛香 ２ 号ꎻＢ:福鼎大白茶ꎻＣ:紫娟ꎻＤ:紫芽茶种质ꎮ
图 ３　 ＺＪ０６ 引物在不同茶树品种(种质)中检测出的简单重复序列(ＳＳＲ)位点

Ｆｉｇ.３　 ＳＳＲ ｌｏｃｉ ｏｆ ｐｒｉｍｅｒ ＺＪ０６ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｅａ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ (ｇｅｒｍｐｌａｓｍ)

３　 讨 论

随着生物信息学的发展ꎬ越来越多的 ＳＳＲ 标记被

应用于植物遗传多样性分析中ꎬ而转录组数据是 ＳＳＲ
标记开发的基础[３０]ꎮ 袁阳阳等利用软件 ＭＩＳＡ 对水生

植物莕菜转录组测序所获得的７ ９５６条 ＥＳＴ 序列进行

分析ꎬ共检测出１２ ３１９个 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 位点[３１]ꎮ 郁永明等

从红掌转录组中检测分析出３ ９４４个 ＳＳＲ 位点[３２]ꎮ 除

此之外ꎬ利用转录组进行 ＳＳＲ 标记开发的植物还有杜

仲[３３]、红松[３４]、杉木[３５]、棉花[３６] 等ꎮ 茶树是多年生作

物ꎬ遗传背景复杂ꎬ目前已报道的茶树 ＳＳＲ 标记数量仅

有１ ０００余个ꎬ仍难以建立均匀分布茶树基因组的 ＳＳＲ
标记体系ꎬ对 ＳＳＲ 标记构建茶树分子图谱、品种鉴定、
茶树种质资源遗传多样性研究的精确度造成严重影

响[３７￣３８]ꎬ在很大程度上制约了茶树 ＳＳＲ 标记的利用ꎮ
本研究对紫娟茶树的 ２４２ ７５７条转录组序列进行 ＳＳＲ
位点搜索ꎬ检测到５７ ９７６个 ＳＳＲ 位点ꎬ其出现频率为

２３􀆰 ８８％ꎮ 在紫娟茶树转录组 ＥＳＴ 中ꎬ以一核苷酸、二核

苷酸、三核苷酸重复类型占主导地位ꎬ占总 ＳＳＲ 的比例

为 ９８􀆰 ５４％ꎬ这与红掌 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 类型较为一致ꎮ 红掌中

同样也以一核苷酸、二核苷酸、三核苷酸重复为主ꎬ占
总 ＳＳＲ 的比例为 ９２􀆰 ６％[３２]ꎻ莕菜 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 中ꎬ二核苷

酸和三核甘酸重复单元是主导类型[３１]ꎬ单核苷酸的占

比较小ꎬ只有 ５􀆰 ４１％ꎬ这与紫娟茶树的 ＳＳＲ 序列有明显

不同ꎬ紫娟茶树 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 类型中ꎬ单核苷酸占比最大ꎬ
达到 ４８􀆰 ４５％ꎮ
　 　 ＳＳＲ 荧光标记毛细管电泳法是基于 ＤＮＡ 测序仪

为平台的检测方法ꎬ能区分大小相差１~２ 个碱基的片

段ꎬ克服了银染法的不足ꎬ实现了数据收集和处理的

自动化ꎬ具有快速、精确、高效、灵敏等技术优势[３４]ꎮ
本研究设计 １３８ 对荧光 ＳＳＲ 引物ꎬ选用差异较大的 ４
个茶树品种ꎬ筛选出高质量的 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 标记位点引物

４４ 对ꎬ这 ４４ 对 ＳＳＲ 引物的开发为茶树遗传多样性分

析、图谱构建等奠定了基础ꎮ 由于技术的限制ꎬＥＳＴ￣
ＳＳＲ 来自相对保守的功能基因序列ꎬ导致呈现多态性

较低的特点ꎬ而且 ＳＳＲ 分子标记不能有效区分长度相

同或者长度相近的 ＳＳＲꎬ对准确性和可靠性有一定影

响ꎬ今后将增加多态性 ＳＳＲ 引物数量ꎬ以及将 ＥＳＴ￣
ＳＳＲ 与其他分子标记如 ＡＦＬＰ、ＳＮＰ 等进行比较研究ꎬ
来弥补 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 标记本身多态性较低的问题ꎮ
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表 ２　 紫娟茶树 ４４ 对 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 引物信息

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ４４ ｐａｉｒｓ ｏｆ Ｚｉｊｕａｎ ｔｅａ ｔｒｅｅ ＥＳＴ￣ＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓ

引物编号 引物序列 (５′→３′) 　 　 重复单元 预期片段大小 (ｂｐ) 等位基因数 扩增片段大小 (ｂｐ)

ＺＪ０２ ＴＧＡＴＧＣＣＡＴＴＴＣＧＣＡＣＣＡＡＡ (ＡＡＣＣＴＴ)９ ２４３ ６ ２２１~２５９

ＴＧＡＴＧＣＣＡＴＴＴＣＧＣＡＣＣＡＡＡ

ＺＪ０５ ＡＴＣＣＣＡＡＣＣＣＧＴＣＣＡＴＧＴＴＣ (ＴＴＧＧＧＡ)６ ２３４ ３ ２６７~２７９

ＣＴＴＧＧＴＣＣＧＡＣＣＴＣＧＡＴＴＣＣ

ＺＪ１０ ＧＣＴＧＧＴＧＣＴＧＡＧＴＣＴＧＴＴＣＴ (ＡＡＴＧＧＴ)６ ２５４ ４ ２５６~２８３

ＧＴＣＡＣＣＴＣＣＡＡＴＧＴＣＣＣＡＣＡ

ＺＪ１０８ ＣＴＴＣＣＡＣＴＧＣＧＴＴＣＡＧＡＧＧＴ (ＧＡＧ)７ ２３７ ３ ２１３~２２５

ＣＣＡＣＡＧＣＡＧＣＡＴＣＡＴＣＴＣＣＴ

ＺＪ１１ ＴＴＣＴＴＣＧＴＣＧＣＴＧＣＴＣＡＣＴＴ (ＴＧＣＴＣＴ)５ １７６ ４ ２５０~２６８

ＧＡＣＴＡＴＣＣＣＧＣＣＡＡＡＡＣＣＣＡ

ＺＪ１１４ ＧＧＴＧＡＧＡＣＣＴＣＣＡＡＴＣＣＣＣＴ (ＣＴＡ)７ ２２３ ３ ２４０~２４６

ＡＧＡＣＴＧＡＧＧＣＣＴＣＡＡＣＡＧＧＡ

ＺＪ１１５ ＣＧＴＣＡＣＣＣＡＣＣＴＴＣＣＴＣＴＴＣ (ＣＧＴ)７ ２７７ ３ ２８８~２９２

ＡＡＧＧＡＣＧＡＧＧＣＧＴＴＧＴＡＡＧＧ

ＺＪ１１８ ＡＣＡＣＡＣＴＧＴＴＧＡＡＧＧＣＣＣＡＡ (ＣＣＴ)７ １０４ ３ １１７~１２３

ＡＡＧＧＣＴＴＣＡＡＣＡＧＴＴＣＣＣＣＣ

ＺＪ１２１ ＡＧＣＣＡＣＣＣＡＣＴＧＡＡＡＡＧＣＴＴ (ＣＡＴ)７ ２６３ ３ ２７８~２９０

ＴＧＴＣＴＡＧＧＧＡＧＧＧＴＴＧＴＧＧＴ

ＺＪ１２２ ＴＴＣＴＣＡＧＴＧＴＧＴＧＡＡＧＧＧＧＣ (ＣＡＴ)７ ２４３ ４ ２０８~２７３

ＡＣＣＡＣＣＴＧＡＴＧＡＣＡＡＴＣＧＡＴＴ

ＺＪ１３１ ＧＧＧＧＴＣＡＣＡＡＧＣＴＣＴＣＴＣＡＧ (ＡＣＣ)７ １６５ ４ １７１~１８１

ＴＣＣＡＣＴＧＴＣＡＣＣＡＴＣＴＴＣＧＣ

ＺＪ１３３ ＧＣＣＧＣＴＴＧＡＴＡＣＴＣＣＧＡＴＧＡ (ＡＡＣ)７ １４６ ２ １５８~１６１

ＧＣＴＣＣＡＴＡＧＡＴＣＣＡＣＣＡＣＣＧ

ＺＪ１３５ ＧＣＡＣＣＡＣＡＣＡＡＡＴＣＡＣＣＡＣＣ (ＧＡ)７(ＧＡＴ)５∗ １６１ ５ １７３~１８４

ＡＡＡＣＣＡＣＡＧＧＣＴＣＣＴＣＴＴＣＧ

ＺＪ１５ ＡＧＧＴＧＡＴＧＣＡＣＴＴＧＡＧＣＴＣＣ (ＧＣＴＧＴＧ)５ １８１ ３ １８７~１９９

ＣＣＣＴＧＡＡＡＴＣＧＴＡＴＣＣＧＧＧＧ

ＺＪ２２ ＴＧＡＧＧＣＡＧＴＧＣＴＴＣＡＣＧＡＡＴ (ＡＡＣＴＣＧ)５ ２４５ ３ ２４７~２６０

ＴＧＣＴＣＡＡＧＴＧＣＣＧＣＴＧＡＴＴＡ

ＺＪ２３ ＣＣＴＣＣＡＣＡＣＡＣＡＣＴＣＴＣＴＣＧ (ＡＧＡＧＴ)６ ２２４ １０ ２１６~２５１

ＧＴＧＧＣＴＣＴＧＧＣＴＣＡＴＣＡＴＣＡ

ＺＪ２６ ＧＡＣＧＧＴＧＧＡＧＣＧＡＴＣＴＴＡＧＧ (ＧＴＧＣＴ)５ ２０４ ２ ３７４~３７９
ＴＣＧＧＴＧＡＴＴＧＡＣＡＡＡＴＴＴＴＣＣＴ￣
ＧＴ

ＺＪ３０ ＴＣＣＧＧＡＡＣＡＧＣＡＡＧＡＡＡＣＣＣ (ＧＡＣＣＡ)５ ２４６ ３ ２５４~２５９

ＣＴＧＣＴＣＧＧＡＣＴＣＧＡＴＡＴＧＧＧ

ＺＪ３４ ＧＧＧＧＡＧＡＡＡＣＴＧＡＧＴＧＧＧＴＧ (ＡＧＣＡＴ)５ １３９ ２ １４７~１５２

ＣＡＡＡＡＧＡＡＣＧＣＡＧＣＡＧＣＣＴＴ

ＺＪ３５ ＣＧＣＴＴＣＴＣＡＣＡＣＣＣＴＣＴＣＴＣ (ＡＡＡＣＧ)５ ２０５ ３ ２１４~２２４

ＧＴＣＡＴＣＴＴＣＴＴＣＧＧＧＧＣＴＣＣ

ＺＪ３７ ＧＴＡＣＡＣＡＣＣＴＣＡＣＴＣＴＧＣＣＣ (ＡＴＣＡ)７ ２７０ ３ ２８４~２８９

ＣＡＧＡＧＴＴＧＣＴＣＧＧＡＡＧＧＡＧＧ

ＺＪ４１ ＴＴＣＧＡＣＴＴＧＧＡＡＧＡＧＧＴＧＧＣ (ＴＧＣＴ)６ １１０ ４ １１０~１２７

ＡＡＡＴＣＡＡＧＣＡＣＣＡＧＣＣＧＡＧＡ
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续表 ２　 Ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ ２
引物编号 引物序列 (５′→３′) 　 　 重复单元 预期片段大小 (ｂｐ) 等位基因数 扩增片段大小 (ｂｐ)

ＺＪ４２ ＡＡＡＴＧＧＡＴＣＣＣＴＧＡＣＣＣＡＣＡ (ＴＧＡＣ)６ ２５７ ２ ２７４~２７８

ＴＧＧＧＡＡＡＴＣＴＣＡＧＧＴＧＴＧＣＡ

ＺＪ４５ ＧＣＧＡＴＴＣＴＴＣＣＣＡＣＣＣＡＴＣＡ (ＴＧＴＴ)５ ２７３ ４ ２８４~２９６

ＣＣＡＴＧＡＴＣＣＣＡＡＡＡＧＣＡＧＣＣ

ＺＪ５０ ＴＡＧＴＧＣＡＧＧＣＴＴＴＧＡＧＣＧＡＡ (ＴＣＡＣ)５ ２４４ ３ ２５７~２６９

ＡＣＣＣＡＣＣＡＴＴＴＴＴＣＴＴＧＧＡＡＧＡ

ＺＪ５３ ＧＧＴＣＴＴＡＡＧＡＴＣＡＧＧＧＧＣＧＧ (ＴＡＧＡ)５ ２４３ ２ ２５５~２５９

ＣＡＣＡＡＧＧＣＡＧＡＡＧＧＡＧＣＴＧＡ

ＺＪ５４ ＧＣＣＴＴＡＴＴＴＧＴＴＧＧＴＧＣＣＣＣ (ＴＡＣＣ)５ ２１１ ３ ２２２~２３０
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