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甘薯与牵牛 ＥＳＴ 资源的 ＳＳＲ 信息分析
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(江西省农业科学院作物研究所ꎬ南昌 ３３０２００)

　 　 摘要:为挖掘番薯( Ｉｐｏｍｏｅａ)属 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 资源ꎬ从 ＮＣＢＩ 数据库下载 ２３４０６ 条甘薯( Ｉｐｏｍｏｅａ ｂａｔａｔａｓ (Ｌ. ) Ｌａｍ. ) ＥＳＴ 和

６２２８２ 条牵牛( Ｉｐｏｍｏｅａ ｎｉｌ (Ｌ. ) Ｒｏｔｈ)ＥＳＴꎬ利用生物信息学软件预处理、去冗余、拼接后得到 １２８１２ 条无冗余的甘薯 ＥＳＴ(６ ７０
Ｍｂ)和 ２８４２２ 条牵牛唯一序列(１７ １９ Ｍｂ)ꎮ 对这些序列进行 ＳＳＲ 搜索ꎬ在甘薯上获得 ３２８ 个 ＳＳＲ 位点ꎬ出现频率为 ２ ５６％ ꎻ
牵牛上筛选到 ９６２ 个 ＳＳＲ 位点ꎬ出现频率为 ３ ３８％ ꎮ 甘薯和牵牛 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 具有多个共同特征:在 ＳＳＲ 位点中ꎬ主要是二核苷

酸重复类型ꎬ其次是三核苷酸重复ꎻ在二核苷酸重复中ꎬ出现最多的重复基序为 ＡＧ / ＣＴꎬ其次是 ＡＴ / ＡＴꎻ在三核苷酸重复中ꎬ主
要基序是 ＡＡＧ / ＣＣＴꎻＳＳＲ 位点的长度主要集中在 ２０ ~ ２２ ｂｐꎮ 结果表明ꎬ搜索出的 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 重复基序类型丰富、多态性潜能

高ꎬ具有较高的开发和利用价值ꎮ
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甘薯( Ｉｐｏｍｏｅａ ｂａｔａｔａｓ (Ｌ. ) Ｌａｍ. )是我国继水

稻、玉米和小麦之后的第四大粮食作物ꎬ也是重要的

饲料、工业原料和新型能源作物[１]ꎮ 目前ꎬＲＡＰＤ、
ＡＦＬＰ、ＩＳＳＲ 和 ＳＲＡＰ 等分子标记技术开始应用于甘

薯遗传图谱构建[２￣４]、 种质资源遗传多样性分

析[５￣８]、品种鉴定[９￣１０]、重要性状的基因定位[１１￣１３] 以

及辅助育种[１４￣１５]等方面研究ꎮ 简单序列重复(ＳＳＲꎬ
ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔｓ)具有等位变异丰富、多态性
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高、共显性遗传、重复性高、稳定可靠、检测便捷以及

广泛分布于整个基因组等特性ꎬ在甘薯遗传育种中

具有广阔的应用前景ꎮ 由于基因组 ＳＳＲ(ｇＳＳＲꎬｇｅ￣
ｎｏｍｉｃ ＳＳＲ)分子标记开发需经基因组文库构建、探
针制备和分子杂交等繁琐过程ꎬ开发成本高ꎬ费事费

力ꎬ限制了其在甘薯上的发展和应用ꎮ 相比而言ꎬ基
于公共数据库已登录的表达序列标签(ＥＳＴꎬｅｘｐｒｅｓｓｅｄ
ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｔａｇ)直接开发 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 引物ꎬ是一种相对高

效、低耗成本的新途径ꎮ ＥＳＴ￣ＳＳＲ 反映的是基因的编

码区域ꎬ因此可能作为绝对的标记鉴定功能基因和辅

助选择[１６]ꎮ ＥＳＴ￣ＳＳＲ 位点多源于比较保守的转录

区ꎬ在相关物种间具有很高的可转移性和通用性ꎮ 在

不同属的小麦与大麦、玉米、水稻[１７]ꎬ高羊茅与水稻、
小麦[１８]ꎬ大豆与花生[１９]ꎬ芸薹属中白菜与油菜[２０]ꎬ黄
瓜属的黄瓜与甜瓜[２１]等属种间均发现可转移和通用

的 ＥＳＴ￣ＳＳＲꎬ但番薯属种间 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 可转移性和通用

性的研究尚未见相关文献报道ꎮ
鉴于目前已公开报道的甘薯 ＳＳＲ 引物数量有

限ꎬ仅为 １１００ 对左右[２２￣２６]ꎬ本研究利用生物信息学

技术对 ＮＣＢＩ 数据库已登录的番薯属( Ｉｐｏｍｏｅａ)中

２３４０６ 条甘薯 ＥＳＴ 序列和 ６２２８２ 条牵牛( Ｉｐｏｍｏｅａ ｎｉｌ
(Ｌ. ) Ｒｏｔｈ)ＥＳＴ 序列进行 ＳＳＲ 信息分析ꎬ掌握 ＳＳＲ
在番薯属甘薯与牵牛 ＥＳＴ 上的分布特点ꎬ为进一步

建立甘薯 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 标记、鉴定番薯属 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 的可

转移性和通用性奠定理论基础ꎮ

１　 材料与方法

１ １　 ＥＳＴ 序列来源、预处理与拼接

甘薯与牵牛 ＥＳＴ 序列源自 ＮＣＢＩ 数据库 ( ｈｔ￣
ｔｐ: / / ｗｗｗ. ｎｃｂｉ. ｎｌｍ. ｎｉｈ. ｇｏｖ / ｄｂｅｓｔ)ꎮ 用 ｅｓｔ＿ｔｒｉｍｍｅｒ
软 件 ( ｈｔｔｐ: / / ｐｇｒｃ ｉｐｋ￣ｇａｔｅｒｓｌｅｂｅｎ ｄｅ / ｍｉｓａ / ｄｏｗｎ￣
ｌｏａｄ / ｅｓｔ＿ｔｒｉｍｍｅｒ. ｐｌ)对 ＥＳＴ 序列进行预处理ꎬ去除

ｍＲＮＡ 的 ５′或 ３′端 ５０ ｂｐ 的 ｐｌｏｙ Ｔ 或 ｐｌｏｙ Ａ 以及长

度小于 １００ ｂｐ 的 ＥＳＴ 序列ꎻ对于长度超过 ７００ ｂｐ
的 ＥＳＴ 序列ꎬ保留其 ５′端 ７００ ｂｐꎮ

ＥＳＴ 序列预处理后ꎬ通过软件 ＣＤ＿ＨＩＴ(ｈｔｔｐ: / /
ｗｗｗ. ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ. ｏｒｇ / ｃｄ￣ｈｉｔ / )批量去冗余ꎮ 采用

软件 ＣＡＰ３ ( ｈｔｔｐ: / / ｓｅｑ. ｃｓ. ｉａｓｔａｔｅ. ｅｄｕ / ｃａｐｄｏｗｎ￣
ｌｏａｄ. ｈｔｍｌ)进行片段重叠群分析和聚类ꎬ将去冗余后

的 ＥＳＴ 序列组装成唯一序列(重叠群和单个序列)ꎬ
拼接时设定初始装配参数为默认值ꎮ
１ ２　 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 位点搜索

利用 ｍｉｓａ 软件 ( ｈｔｔｐ: / / ｐｇｒｃ. ｉｐｋ￣ｇａｔｅｒｓｌｅｂｅｎ.
ｄｅ / ｍｉｓａ / )对组装后的 ＥＳＴ 唯一序列进行 ＳＳＲ 位点

搜索ꎮ ＳＳＲ 识别标准为:长度≥２０ ｂｐꎬ即二、三、四、
五、六核苷酸基序重复次数分别大于或等于 １０、７、
５、４、 ４ꎻ同时ꎬ筛选中间被少数碱基 (间隔长度

≤１００ ｂｐ)打断的复合型 ＳＳＲ[２７￣２８]ꎮ

２　 结果与分析

２ １　 甘薯与牵牛 ＥＳＴ 序列信息

截至 ２０１２ 年 ９ 月 １ 日ꎬ已登录 ２３４０６ 条甘薯

ＥＳＴ 序列和 ６２２８２ 条牵牛 ＥＳＴ 序列ꎬ其中甘薯 ＥＳＴ
序列分别来自于 １３ 个不同的 ｃＤＮＡ 文库ꎬ构建材料

包括块根、叶片、悬浮细胞和试管植株等ꎻ牵牛 ＥＳＴ
序列来自于 ２ 个 ｃＤＮＡ 文库ꎬ构库材料分别为幼芽、
花与花蕾混合物ꎮ

从 ＮＣＢＩ 数据库下载全部已登录的甘薯和牵牛

ＥＳＴ 序列ꎮ 经 ｅｓｔ＿ｔｒｉｍｍｅｒ 软件预处理和 ＣＤ＿ＨＩＴ 软

件去冗余后ꎬ用 ＣＡＰ３ 软件对来自于甘薯和牵牛的

ＥＳＴ 序列分别进行组装ꎮ 组装后甘薯获得了 １２８１２
个唯一序列ꎬ序列总长为 ６６９５ ６１ ｋｂꎬ其中包括

３１６５ 个重叠群和 ９６４７ 个单一序列ꎻ牵牛共产生了

２８４２２ 个唯一序列ꎬ总长度为 １７１９１ ７８ ｋｂꎬ包括

１１９４２ 个重叠群和 １６４８０ 个单一序列ꎮ
表 １ 显示ꎬ甘薯 ＥＳＴ 序列冗余率低于牵牛ꎬ说

明甘薯 ＥＳＴ 序列更具代表性ꎬ而牵牛 ＥＳＴ 序列中可

能含有更多的高丰度表达基因ꎮ

表 １　 甘薯和牵牛 ＥＳＴ 序列在组装前后的信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｎ ｔｈｅ ＥＳＴｓ ｏｆ Ｉｐｏｍｏｅａ ｂａｔａｔａｓ ａｎｄ
Ｉｐｏｍｏｅａ ｎｉｌ ｂｅｆｏｒｅ ａｎｄ ａｆｔｅｒ ｂｅｉｎｇ ａｓｓｅｍｂｌｅｄ

序列信息

Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ

甘薯

Ｉｐｏｍｏｅａ
ｂａｔａｔａｓ

牵牛

Ｉｐｏｍｏｅａ
ｎｉｌ

ＥＳＴ 序列数量 Ｎｏ. ｏｆ ＥＳＴｓ ２３４０６ ６２２８２

重叠群数量 Ｎｏ. ｏｆ Ｃｏｎｔｉｇｓ ３１６５ １１９４２

单一序列数量 Ｎｏ. ｏｆ Ｓｉｎｇｌｅｔｏｎｓ ９６４７ １６４８０

总唯一序列数量 Ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ Ｕｎｉｇｅｎｅ １２８１２ ２８４２２

平均长度(ｂｐ)Ｍｅａｎ ｌｅｎｇｔｈ ５２２ ６０４

序列总长度(ｋｂ)Ｔｏｔａｌ ｌｅｎｇｔｈ ６６９５ ６１ １７１９１ ７８

平均冗余率(％ )Ｍｅａｎ ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ｒａｔｅ ４５ ２６ ５４ ３７

２ ２　 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 出现的频率

在甘薯 １２８１２ 个唯一序列中搜索到 ３２８ 个 ＳＳＲ
位点ꎬ分布于 ３１９ 个唯一序列上ꎬ其中 ９ 条含有 １ 个

以上 ＳＳＲ 位点ꎮ 从总体分布来看ꎬ甘薯 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 出

现的频率为 ２ ５６％ꎬ平均每 ２０ ４１ ｋｂ 出现 １ 个 ＳＳＲꎮ
在 ２８４２２ 个牵牛唯一序列中筛选到分布于 ９３６
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个唯一序列上的 ９６２ 个 ＳＳＲ 位点ꎬ占总唯一序列

的 ３ ２９％ ꎮ
ＥＳＴ￣ＳＳＲ 出现的频率为 ３ ３８％ ꎬ平均分布距离

为 １７ ８７ ｋｂ(表 ２)ꎮ

表 ２　 甘薯和牵牛 ＥＳＴ 中 ＳＳＲ 出现频率

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｏｆ ＳＳＲｓ ｉｎ ＥＳＴｓ ｏｆ Ｉｐｏｍｏｅａ
ｂａｔａｔａｓ ａｎｄ Ｉｐｏｍｏｅａ ｎｉｌ

参数

Ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ

甘薯

Ｉｐｏｍｏｅａ
ｂａｔａｔａｓ

牵牛

Ｉｐｏｍｏｅａ
ｎｉｌ

ＳＳＲ 数目 Ｎｏ. ｏｆ ＳＳＲｓ ３２８ ９６２

含 ＳＳＲ 的 ＥＳＴｓ 数目

Ｎｏ. ｏｆ ＥＳＴｓ ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ＳＳＲ
３１９ ９３６

含有 １ 个以上 ＳＳＲ 位点的序列数目

Ｎｏ. ｏｆ ＥＳＴｓ ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ｍｏｒｅ ｔｈａｎ １ ＳＳＲ
９ ２６

复合 ＳＳＲ 数目

Ｎｏ. ｏｆ ＳＳＲｓ ｐｒｅｓｅｎｔ ｉｎ ｃｏｍｐｏｕｎｄ ｆｏｒｍａｔｉｏｎ
５ ２０

ＳＳＲ 位点频率(％ )
Ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｏｆ ＳＳＲｓ

２ ５６ ３ ３８

ＳＳＲ 平均距离(ｋｂ)Ｍｅａｎ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｏｆ ＳＳＲｓ ２０ ４１ １７ ８７

ＳＳＲ 位点频率(％ ) ＝ ＳＳＲ 位点数量 / 无冗余 ＥＳＴ 数量 × １００％
Ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｏｆ ＳＳＲｓ ＝ Ｎｏ. ｏｆ ＳＳＲｓ / Ｎｏ. ｏｆ ｎｏｎ￣ｒｅｄｕｎｄａｎｔ
ＥＳＴｓ × １００％

２ ３　 甘薯和牵牛 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 的分布特征

２ ３ １ 　 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 的优势重复类型 　 所 有 甘 薯

ＥＳＴ￣ＳＳＲ 中ꎬ二核苷酸和三核苷酸为优势重复类

型ꎬ共占全部 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 的 ６５ ２４％ ꎬ其中二核苷

酸重复类型所占比例最大(１４６ 个ꎬ占总 ＥＳＴ￣ＳＳＲ
的 ４４ ５１％ )ꎬ三核苷酸重复类型次之(６８ 个ꎬ占
２０ ７３％ )ꎮ 其余长度重复类型所占比例高低依

次排序为五核苷酸(４９ 个ꎬ占 １４ ９４％ )、四核苷

酸 ( ３４ 个ꎬ 占 １０ ３７％ )、 六 核 苷 酸 ( ３１ 个ꎬ
占 ９ ４５％ )ꎮ

在牵牛 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 中ꎬ同样是二核苷酸重复类型

所占比例最大ꎬ为 ４０ ６４％ ꎬ其次是三核苷酸(２７５
个ꎬ占 ２８ ５９％ )ꎮ 其余重复类型所占比例较小ꎬ四
核苷酸重复类型所占比例为 ８ ８４％ ꎬ五核苷酸占

１１ ７５％ ꎬ六核苷酸占 １０ １９％ (表 ３)ꎮ
２ ３ ２ 　 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 的优势重复基序　 在搜索出的甘

薯 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 中ꎬ共观察到 ６９ 种重复基序ꎬ二、三、
四、五、六核苷酸重复分别含有 ３、８、１２、２６ 和 ２０ 种

基序类型ꎮ 出现频率最高的 ５ 种重复基序依次为

ＡＧ / ＣＴ(９６ 个ꎬ占总 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 的 ２９ ２７％)、ＡＴ / ＡＴ(４５
个ꎬ占 １３ ７２％)、ＡＡＧ / ＣＴＴ(２４ 个ꎬ占 ７ ３２％ )、ＡＡＴ /

表 ３　 基于重复基序大小的甘薯和牵牛 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 分布

Ｔａｂｌｅ ３ Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ＥＳＴ￣ＳＳＲｓ ｏｆ Ｉｐｏｍｏｅａ ｂａｔａｔａｓ ａｎｄ Ｉｐｏｍｏｅａ ｎｉｌ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｍｏｔｉｆ ｓｉｚｅ

重复类型

Ｔｙｐｅ ｏｆ ｒｅｐｅａｔ

甘薯 Ｉｐｏｍｏｅａ ｂａｔａｔａｓ 牵牛 Ｉｐｏｍｏｅａ ｎｉｌ

ＳＳＲ 数目

Ｎｏ. ｏｆ
ＳＳＲ

占全部

ＳＳＲ 比例(％ )
Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ
ｉｎ ａｌｌ ＳＳＲ

出现频率(％ )
Ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ
ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

平均分布

距离(ｋｂ)
Ｍｅａｎ ｄｉｓｔａｎｃｅ

ＳＳＲ 数目

Ｎｏ. ｏｆ ＳＳＲ

占全部

ＳＳＲ 比例(％ )
Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ
ｉｎ ａｌｌ ＳＳＲ

出现频率(％ )
Ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ
ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

平均分布

距离(ｋｂ)
Ｍｅａｎ ｄｉｓｔａｎｃｅ

二核苷酸

Ｄｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
１４６ ４４ ５１ １ １４ ４５ ８６ ３９１ ４０ ６４ １ ３７ ４３ ９７

三核苷酸

Ｔｒｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
６８ ２０ ７３ ０ ５３ ９８ ４６ ２７５ ２８ ５９ ０ ９７ ６２ ５２

四核苷酸

Ｔｅｔｒａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
３４ １０ ３７ ０ ２７ １９６ ９３ ８５ ８ ８４ ０ ３０ ２０２ ２６

五核苷酸

Ｐｅｎｔａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
４９ １４ ９４ ０ ３８ １３６ ６５ １１３ １１ ７５ ０ ４０ １５２ １４

六核苷酸

Ｈｅｘａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
３１ ９ ４５ ０ ２４ ２１５ ９９ ９８ １０ １９ ０ ３４ １７５ ４３

ＡＴＴ(２１ 个ꎬ占 ６ ４０％ ) 和 ＡＡＡＧＣＣ / ＣＴＴＴＧＧ (１０
个ꎬ占 ３ ０５％ )ꎬ其余 ６４ 种重复基序所占比例较小ꎬ
均不超过 ３ ００％ (图 １)ꎮ

牵牛 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 种类较丰富ꎬ包含 １２８ 种重复基

序ꎬ其中二、三、四、五、六核苷酸重复基序分别有 ４、

１０、１８、４４ 和 ５２ 种基序类型ꎮ 出现最多的重复基序

是 ＡＧ / ＣＴ(３４５ 个ꎬ占总 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 的 ３５ ８６％ )ꎬ其次

是 ＡＡＧ / ＣＴＴ(１５２ 个ꎬ占 １５ ８０％ )和 ＡＴ / ＡＴ(３９ 个ꎬ
占 ４ ０５％ )ꎬ其余 １２５ 种重复基序占 ４４ ２８％ (每种

重复基序均不超过 ３ ００％ )(图 ２)ꎮ
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图 １　 甘薯 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 基序类型分布图

Ｆｉｇ １　 Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ Ｉｐｏｍｏｅａ ｂａｔａｔａｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｍｏｔｉｆ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｔｙｐｅ

图 ２　 牵牛 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 基序类型分布图

Ｆｉｇ ２　 Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ Ｉｐｏｍｏｅａ ｎｉｌ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｍｏｔｉｆ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｔｙｐｅ

２ ３ ３　 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 基序重复长度 　 从表 ４ 可以看

出ꎬ二至六核苷酸重复类型的甘薯 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 的位

点长度变化范围差异很大ꎬ二核苷酸长度变化范

围最大(２０ ~ １０６ ｂｐ)、五核苷酸长度变化范围最

小(２０ ~ ３５ ｂｐ)ꎻ从各重复类型平均长度来看ꎬ二核

苷酸最长(３０ ５９ ｂｐ)ꎬ其次是三核苷酸(２５ ２４ ｂｐ)、
六核苷酸(２５ ０３ ｂｐ)、四核苷酸(２２ ００ ｂｐ)、五核苷

酸(２１ ９８ ｂｐ)ꎮ

表 ４　 番薯属 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 基序重复长度

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｈｅ ｒｅｐｅａｔ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ＥＳＴ￣ＳＳＲｓ ｏｆ Ｉｐｏｍｏｅａ (ｂｐ)

重复类型

Ｔｙｐｅ ｏｆ ｒｅｐｅａｔ

甘薯 Ｉｐｏｍｏｅａ ｂａｔａｔａｓ 牵牛 Ｉｐｏｍｏｅａ ｂａｔａｔａｓ
变化范围

Ｖａｒｉａｔｉｏｎ
平均长度

Ａｖｅｒａｇｅ
变化范围

Ｖａｒｉａｔｉｏｎ
平均长度

Ａｖｅｒａｇｅ
二核苷酸 Ｄｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ２０ ~ １０６ ３０ ５９ ２０ ~ ５６ ２５ ４８

三核苷酸 Ｔｒｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ２１ ~ ６０ ２５ ２４ ２１ ~ ７２ ２４ ９４

四核苷酸 Ｔｅｔｒａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ２０ ~ ４０ ２２ ００ ２０ ~ ４４ ２１ ６７

五核苷酸 Ｐｅｎｔａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ２０ ~ ３５ ２１ ９８ ２０ ~ ３５ ２１ １４

六核苷酸 Ｈｅｘａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ２４ ~ ４２ ２５ ０３ ２４ ~ ３６ ２５ ２４

在牵牛 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 中ꎬ三核苷酸重复类型长度变

化范围最大(２１ ~ ７２ ｂｐ)ꎬ六核苷酸变化范围最小

(２４ ~ ３６ ｂｐ)ꎻ二核苷酸重复类型 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 位点平

均长度最长ꎬ为 ２５ ４８ ｂｐꎬ五核苷酸重复类型最短

(２１ １４ ｂｐ)ꎮ
总体来看ꎬ大部分甘薯和牵牛 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 的位点

长度主要集中在 ２０ ~ ２２ ｂｐꎬ其次分布在 ２４ ~ ２６ ｂｐ
长度范围内(图 ３)ꎮ
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图 ３　 番薯属 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 基序重复长度分布图

Ｆｉｇ ３　 Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｒｅｐｅａｔ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ＥＳＴ￣ＳＳＲｓ

３　 讨论

对 １２８１２、６２２８２ 条组装后的甘薯、牵牛无冗余

ＥＳＴ 序列进行搜索ꎬ在 ３１９、９３６ 条 ＥＳＴ 上分别搜索

到 ３２８、９６２ 个 ＳＳＲꎬ含 ＳＳＲ 位点的序列占无冗余

ＥＳＴ 总数的 ２ ４９％和 ３ ２９％ ꎬ这一结果与 ＥＳＴ 文库

中 ２％以上 ＥＳＴ 序列都含有 ＳＳＲ 的推测相符[２９]ꎮ
甘薯和牵牛 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 平均分布距离分别为２０ ４１ ｋｂ和
１７ ８７ ｋｂꎬ两者平均距离仅低于玉米(２８ ３０ ｋｂ)、大豆

(２３ ８０ ｋｂꎻ２２ ９６ ｋｂ)[２７ꎬ３０] 和小麦(３４ ０２ ｋｂ)[２８]ꎬ而远

高于白菜(３ ９０ ｋｂ)[３１]、大麦(４ ３０ ｋｂ[３２]ꎻ６ ８０ ｋｂ[３３])、
木薯 (６ ０２ ｋｂ)[３４]、花生 (７ ３０ ｋｂ)[３５]、咖啡 (７ ７０
ｋｂ)[３６]等作物ꎮ 这一结果的差异除了与物种间基因

组差异、ＥＳＴ 序列数量及来源、ＥＳＴ 序列是否预处

理有关外ꎬ还受 ＳＳＲ 搜索软件算法、搜索标准的影

响ꎮ 研究表明[３７￣３９] ꎬ当 ＳＳＲ 长度大于等于 ２０ ｂｐ
时ꎬＳＳＲ 引物在不同品种间扩增时呈较高的多态

性ꎬ而长度小于 ２０ ｂｐ 时其多态性则会降低ꎮ 本研

究将搜索标准设置为 ＳＳＲ≥２０ ｂｐꎬ这样严格的筛

选标准虽然会降低 ＳＳＲ 的出现频率ꎬ但获得的

ＥＳＴ￣ＳＳＲ 为多态性潜能高的 ＳＳＲꎮ 如果把搜索标

准设置为 ＳＳＲ≥１８ ｂｐꎬ将搜索到 ５５７、１７９８ 个甘薯

和牵牛 ＳＳＲ 位点ꎬ平均距离则分别为 １２ ０２ ｋｂ 和

９ ５６ ｋｂꎮ
在甘薯和牵牛 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 中ꎬ最多的是二核苷

酸重复类型ꎬ其次是三核苷酸ꎬ这与报道的大

豆[２７] 、小麦[２８] 、木薯[３４] 、烟草[４０] 和蓖麻[４１] 等的结

果一致ꎮ 而黄立飞等[４２] 对总长度为 ５ ０９ Ｍｂ 的

９２０４ 条甘薯唯一 ＥＳＴ 序列进行分析时发现ꎬ六核

苷酸重复类型比例最高(３０ ９６％ )ꎬ其次是三核苷

酸(２９ ５９％ )和二核苷酸(２４ ５４％ )ꎬ这些结果的

差异可能与其采用 ＳＳＲ≥１８ ｂｐ 的搜索标准有关ꎮ
如果按照 ＳＳＲ≥１８ ｂｐ 的标准进行搜索ꎬ甘薯 ＥＳＴ￣

ＳＳＲ 二、三、四、五、六核苷酸重复比例为 ２６ ２１％ 、
２７ ８３％ 、６ １０％ 、８ ８０％ 和 ３１ ０６％ ꎬ与其结果类

似ꎮ Ｓ. Ｄｒｅｉｓｉｇａｃｋｅｒ 等[４３] 认为低级基序的 ＳＳＲ 多

态性比高级基序的高ꎬ本研究筛选到番薯属甘薯

和牵牛 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 大部分属于高潜能多态性的低级

基序 ＳＳＲꎬ具有较高的开发和利用价值ꎮ
在二核苷酸重复中ꎬ ＡＧ / ＣＴ 出现频率最高

(２９ ２７％ 和 ３５ ８６％ )ꎮ 此 结 果 与 大 麦[３３] 、 油

菜[４４]和甘蓝[４５] 等作物报道结果相同ꎮ ＡＡＧ / ＣＣＴ
是三核苷酸重复中出现最多的基序类型ꎬ本研究

所得结果验证了 ＡＡＧ / ＣＣＴ 在双子叶植物中表现

高丰度重复的推测[３０] ꎮ
本研究结果为进一步建立甘薯 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 标

记、鉴定牵牛 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 在甘薯上是否通用提供理

论数据ꎮ 若证实牵牛 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 在甘薯上可转移ꎬ
对于快速、高效地增加甘薯 ＳＳＲ 标记数量ꎬ促进甘

薯分子育种具有重要的意义ꎮ
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