
植物遗传资源学报 ２０１５，１６（２）：３３６⁃３４３
Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｐｌａｎｔ Ｇｅｎｅｔｉｃ Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ＤＯＩ：１０． １３４３０ ／ ｊ． ｃｎｋｉ． ｊｐｇｒ． ２０１５． ０２． ０１９

ＳＣｏＴ 分子标记在植物研究中的应用进展

龙治坚１，范理璋１，徐　 刚１，胡尚连１，韩国辉２

（ １西南科技大学生命科学与工程学院，四川绵阳 ６２１０１０；２重庆市农业科学院果树研究所，重庆 ４０１３２９）

　 　 摘要：ＳＣｏＴ 是一种新型的目的基因分子标记，该标记不仅能获得与性状联系紧密的目的基因，而且能对性状进行跟踪，已
被广泛应用于多种植物的研究。 本文概述了 ＳＣｏＴ 标记的原理、引物设计方法及特点，并从 ＰＣＲ 反应体系建立与优化、种质资

源遗传多样性与亲缘关系分析、种质鉴定与指纹图谱构建、基因差异表达与分子遗传连锁图谱构建等方面总结了 ＳＣｏＴ 标记

的应用进展。 同时，对其存在的问题进行了讨论，并展望了该标记的发展应用前景。
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随着 ＤＮＡ 分子标记开发技术及结构和功能基

因组学的飞速发展，标记类型已由随机 ＤＮＡ 分子标

记（ＲＤＭｓ，ｒａｎｄｏｍ ＤＮＡ ｍａｒｋｅｒｓ）向目的基因分子标

记（ＧＴＭｓ，ｇｅｎｅ ｔａｒｇｅｔｅｄ ｍａｒｋｅｒｓ）和功能性分子标记

（ＦＭｓ， ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｍａｒｋｅｒｓ） 发展。 ＲＤＭｓ （如 ＲＦＬＰ、
ＲＡＰＤ、ＡＦＬＰ 等）基于基因组中随机多态性位点开

发而成，检测的多态性在基因组的位置大多为随机

分布，因此获得的位点通常与目标性状基因距离较

远，这使它在应用上与其目标有一定的偏差［１⁃２］。

ＧＴＭｓ（如 ＳＣｏＴ、ＳＲＡＰ 等）和 ＦＭｓ 因其本身可能是

目的基因的一部分或与目的基因紧密连锁而受到研

究者的重视［３］。
目标起始密码子多态性 （ ＳＣｏＴ， ｓｔａｒｔ ｃｏｄｏｎ

ｔａｒｇｅｔｅｄ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ）标记是 Ｃ． Ｙ． Ｃｏｌｌａｒｄ 和 Ｄ．
Ｊ． Ｍａｃｋｉｌｌ［４］ 于 ２００９ 年新开发的一种目的基因分

子标记。 这种标记不仅能获得与性状联系紧密

的目的基因，并能对性状进行跟踪，具有操作简

单、多态性高、遗传信息丰富、成本低廉、引物通
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用性强等优点 ［３］ 。 经过近多年的迅速发展，已广

泛应用于多种植物和多个研究领域，在植物种质

资源遗传多样性与亲缘关系分析、种质鉴定和指

纹图谱构建、基因差异表达和分子图谱构建等方

面均取得了阶段性的进展。 本文对 ＳＣｏＴ 标记在

植物研究中的应用现状进行综述，以期为该标记

的研究和应用提供参考。

１　 ＳＣｏＴ 分子标记技术

１． １　 ＳＣｏＴ 分子标记的原理

起始密码子（ＡＴＧ）是一个基因翻译的起始点，

其侧翼的序列具有较高的保守性和一致性［５⁃６］。 根

据这一特性，设计引物扩增功能基因。 与 ＲＡＰＤ、ＩＳ⁃
ＳＲ 类似， ＳＣｏＴ 分子标记的引物亦为单引物，但

ＲＡＰＤ 的引物较短（约 １０ ｂｐ），这导致其特异性差、
随机性强；ＩＳＳＲ 引物扩增的是介于反向重复序列位

点间的序列；而 ＳＣｏＴ 的引物则以功能基因双链

ＤＮＡ 正负链上的 ＡＴＧ 翻译起始位点为结合点，扩
增两结合位点之间的片段，可以作为 ＲＡＰＤ 和 ＩＳＳＲ
的有效补充［３⁃４，７］。

图 １　 ＳＣｏＴ 分子标记的原理示意图［４］

Ｆｉｇ． １　 Ｐｒｉｎｃｉｐｌｅ ｏｆ ＳＣｏＴ⁃ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ［４］

１． ２　 ＳＣｏＴ 分子标记的引物设计

ＳＣｏＴ 引物设计是根据植物基因翻译起始位点侧

翼区域的保守性和一致性，将起始密码子第 １ 个碱基

（Ａ）所在的位置记为 ＋１，其下游碱基则依次记为 ＋２、
＋３、……；而上游碱基则依次记为 －１、 －２、 －３、……。

同时，确保待设计引物的位置 ＋１ 为Ａ、 ＋２ 为 Ｔ、 ＋３ 为

Ｇ、 ＋４ 为 Ｇ、 ＋７ 为 Ａ、 ＋８ 为 Ｃ、 ＋９ 为 Ｃ，其余位置可

以根据设计需要而发生变化（图 ２）。 而引物长度以

１８ ｂｐ 左右为宜，其中ＧＣ 含量介于５０％ ～７２％之间，无
兼并碱基，避免引物二聚体和发夹结构的形成［３，８］。

图 ２　 ＳＣｏＴ 分子标记引物设计

Ｆｉｇ ２　 Ｐｒｉｍｅｒｓ ｄｅｓｉｇｎ ｏｆ ＳＣｏＴ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ

１． ３　 ＳＣｏＴ 分子标记的特点

通过长期和广泛的应用，传统的随机 ＤＮＡ 分子

标记（ＲＤＭｓ）已被证明是有效而可靠的，但是这些

标记也存在一定的缺点和不足。 例如：ＲＦＬＰ 标记

需运用特殊的探针和放射性同位素，成本高昂，存在

放射性危害［９］；ＲＡＰＤ 标记引物较短，试验重复性较

差，稳定性不好［１］；ＡＦＬＰ 标记试验成本高、技术繁

琐、耗时较长，对样本 ＤＮＡ 的纯度和内切酶的质量

要求较为严格［１０］；ＳＳＲ 标记引物开发成本高，且只

能对重复序列区域进行染色体定位［１１］。
与之相比，ＳＣｏＴ 标记具有以下特点：（１）建立

于 ＰＣＲ 基础之上，扩增产物可用琼脂糖凝胶电泳检

测，操作步骤少而简单；（２）引物设计简单，且通用

性强；（３）对 ＤＮＡ 质量要求低、用量少，灵敏度高，

７３３
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稳定性好，成本低廉；（４）遗传信息丰富，条带的多

态性高［１２⁃１６］；（５） ＳＣｏＴ 是目的基因分子标记的一

种，其本身可能是目的基因的一部分，或与目的基因

相近，或与之紧密连锁，能有效产生和性状连锁的

标记。

２　 ＳＣｏＴ 分子标记在植物研究中的应
用进展

２． １　 ＰＣＲ 反应体系建立与优化

随着技术的发展，ＤＮＡ 分子标记与 ＰＣＲ 的结合

程度日益紧密。 利用不同的分子标记类型分析同一

材料时，ＰＣＲ 最优反应体系存在差异；而同一标记

类型应用于不同的材料时，其体系也存在不同［１３］。
因此，建立并优化适合特定标记类型和材料的 ＰＣＲ
反应体系是应用该标记的基础。

自 ２００９ 年 Ｃ． Ｙ． Ｃｏｌｌａｒｄ 和 Ｄ． Ｊ． Ｍａｃｋｉｌｌ［４］ 开
发 ＳＣｏＴ 标记以来，已建立了多种材料的 ＰＣＲ 反

应体系（表 １） 。 陈虎等 ［１７］ 率先采用单因素试验

建立并优化龙眼 ＳＣｏＴ⁃ＰＣＲ 的反应体系，结果表

明该体系不仅稳定性好，而且可重复性好，为龙

眼的研究提供了新的技术方法。 随后，研究者陆

续利用单因素试验、Ｌ１６（４ ５）正交设计、Ｌ２５（５ ６ ）正

交设计以及单因素试验和正交试验相结合，先后

优化了葡萄 ［１８］ 、柑橘 ［１２］ 、枇杷 ［１３］ 、牡丹 ［１９］ 、番木

瓜 ［２０］ 、铁皮石斛 ［２１⁃２２］ 、澳洲坚果 ［２３］ 、石蒜属植

物 ［２４］ 、草莓属植物 ［２５］ 、芥菜 ［１４］ 、大豆 ［２６］ 以及甘

蔗 ［２７］ 等植物 ＳＣｏＴ⁃ＰＣＲ 反应体系。 然而，ＰＣＲ 是

一个多因素影响的综合反应体系。 在不同材料

的 ＳＣｏＴ⁃ＰＣＲ 反应体系中，各因素对体系影响的

程度不同。 张君玉等 ［１８］ 优化葡萄 ＳＣｏＴ⁃ＰＣＲ 反

应体系的结果表明，在反应体系中起关键作用的

因素是 ｄＮＴＰｓ 的浓度，韩国辉等 ［１２］ 在不同倍性

枇杷分析的 ＳＣｏＴ⁃ＰＣＲ 扩增体系研究中也得出同

样的结论。 在诸如牡丹、芥菜、石蒜属植物以及

草莓属植物等材料中，对反应体系影响最大的因

素则是 Ｍｇ２ ＋ 浓度 ［１４，１９，２４⁃２５］ 。 而以铁皮石斛为材

料时，Ｔａｑ ＤＮＡ 聚合酶的浓度则是影响反应体系

的最大因素 ［２１］ 。

表 １　 ＳＣｏＴ 分子标记的应用
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应用领域
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遗传多样性与亲缘关系 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ

　 甘蔗、龙眼、铁皮石斛、桃儿七、益母草、柿、白灵菇、灰毡毛忍

冬、斑茅、高牛鞭草、芒果、玄参、苜蓿、罗汉松、菊属植物、扁柑、枇
杷、鸭茅、花生、棉花、凉粉草等

［８］、［２８⁃５７］

种质鉴 定 与 指 纹 图 谱 Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ
ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ａｎｄ ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｉｎｇ

　 柑橘、芥菜、甜橙、菠萝、割手密、兰属植物、番木瓜、烟草 ［１２］、［１５］、［５８⁃６５］

基因差异表达和分子遗传图谱 Ｇｅｎｅ ｄｉｆ⁃
ｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｌｉｎｋａｇｅ
ｍａｐｐｉｎｇ ｏｆ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ

　 芒果、甘蔗、柑橘、铁皮石斛、割手密 ［１６］、［６６⁃７３］

综上，ＳＣｏＴ 标记应用于新的材料时，有必要对

其 ＰＣＲ 反应体系进行优化。 上述材料 ＳＣｏＴ⁃ＰＣＲ
最适反应体系的建立与优化，为该标记在材料的种

质遗传多样性评价与亲缘关系分析、种质资源鉴定、
指纹图谱与分子连锁图谱构建、基因表达差异、分子

标记辅助育种以及功能基因克隆等方面的研究奠定

了基础。

２． ２　 种质资源遗传多样性与亲缘关系分析

植物遗传多样性、亲缘关系和分类及系统演化

的研究，对植物资源合理保护和利用、遗传改良和种

质创新以及杂交育种亲本的选择等均具有重要的意

义。 ＳＣｏＴ 标记是一种能对性状进行跟踪，并能获得

与性状相关目的基因的分子标记，它的应用可以更

好地揭示种质资源的遗传背景，更清楚地显示不同

８３３
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资源的亲缘关系和遗传结构。
研究表明植物种质资源的遗传多样性与亲缘关

系和生态地理分布、主要表型有一定的相关性。 陈

虎等［２８］利用 ＳＣｏＴ 标记研究来自广西、广东、福建及

东南亚 ２４ 份龙眼品种资源，研究结果表明该标记能

将 ２４ 份龙眼品种完全区分开，并在一定程度上反映

了品种的地理分布情况，据此推测地理因素对龙眼

的亲缘关系研究有很大影响。 杨翠［８］ 以来自国内

外的 １０７ 份甘蔗无性系为试材，利用 ２０ 条 ＳＣｏＴ 引

物分析材料的遗传多样性，结果表明国内外种质资

源间的遗传基础差异大，并认为两类种质的杂交利

用有望明显提高杂交后代的遗传多样性。 赵瑞

强［２９］利用优化的铁皮石斛 ＳＣｏＴ⁃ＰＣＲ 反应体系分

析 １７ 个居群的遗传多样性，结果发现铁皮石斛遗传

多样性主要分布于居群间，种质的亲缘关系与其地

理纬度具有显著的相关性。 Ｄ． Ｘ． Ｃｈｅｎ 等［３０］ 采用

ＳＣｏＴ 检测来源于我国西藏、青海、四川等地的 ６ 个

桃儿七野生居群遗传多态性，聚类结果将 ６ 个居群

分为 ２ 类，而相同地理来源或相似生境的材料倾向

于聚为一类，揭示了珍稀濒危药用植物桃儿七的遗

传多样性水平及居群遗传结构特点。 张维瑞等［３１］

在研究河南伏牛、太行、大别和桐柏 ４ 大山脉的 ８ 个

益母草居群 ６６ 个样品的遗传多样性时，发现河南野

生益母草种群具有较高的遗传多样性，聚类说明其

遗传距离与地理距离存在明显的相关性。 邓立宝

等［３２］在调查和收集广西西北部云贵高原地区柿种

质资源的基础之上，分别利用表型系统聚类和 ＳＣｏＴ
标记研究其遗传背景，结果发现 ＳＣｏＴ 标记能将 ３１
份柿种质完全区分开，并在相似系数 ０． ６８６ 的水平

将其分为 ５ 大类，这与表型分析结果基本一致。 赵

梦然等［３３］ 分析了新疆裕民、托里、青河等 ３ 个县的

６３ 株野生白灵菇，聚类分析和主坐标分析结果高度

相似，几乎将供试样本完全按地理分布划分为 ３ 大

类群，表明野生白灵菇的遗传多样性与地理分布密

切相关；相关性分析表明，遗传距离与直线地理距离

和经向地理距离均不存在相关性，而与纬向地理距

离存在明显的正相关性。
赵丹等［３４］采用 ＩＳＳＲ 与 ＳＣｏＴ 分析贵州省黔西

县、绥阳县和道真县等地的灰毡毛忍冬栽培类群遗

传多样性，其聚类结果与地理来源相符。 宋焕忠

等［３５］利用 ＳＣｏＴ 研究了采自广西的 ５０ 份斑茅无性

系的遗传多样性，在相似系数为 ０． ７３ 处，可将 ５０ 份

斑茅无性系归为 ４ 大类；在相似系数为 ０． ７６ 处，可
将第 ＩＶ 类分成 ６ 种类型，同一地区的斑茅无性系基

本聚在同一类，呈现出一定的地域性分布规律。 黄

秀等［３６］利用 ＳＣｏＴ 标记对来源于四大洲的 ４６ 份牛

鞭草种质资源的遗传多样性和亲缘关系进行了研

究，结果表明供试材料具有丰富的遗传多样性；而聚

类分析和主成分分析结果高度相似，基本将供试材

料按牛鞭草种类及地理来源分为 ４ 大类，说明供试

材料的遗传多样性与牛鞭草种类及其地理来源具有

一定的相关性。 Ｓ． Ｍｕｌｐｕｒｉ 等［３７］ 基于 ＳＣｏＴ 标记技

术，研究 ４８ 份可食用和有毒的麻风树种质资源，聚
类发现有毒和无毒的种质可分别聚成两大类。 Ｄ．
Ｌ． Ｇｕｏ 等［３８］分析了 ６４ 份葡萄种质资源，基于 ＳＣｏＴ
标记的聚类能将起源于美国和中国的野生葡萄截然

分开。 Ｃ． Ｌｕｏ 等［３９］利用 ＳＣｏＴ 标记研究芒果的种质

资源遗传多样性，聚类分析结果与种质的起源及主

要表型相一致，为芒果种质资源的鉴定、评价、保存、
利用以及育种提供了科学依据［４０⁃４１］。

然而，也有研究表明种质资源的遗传多样性与

亲缘关系和地理位置、主要表型没有必然联系。 陈

大霞等［４２］对来源于全国各地的 ４８ 份玄参种质进行

遗传多态性分析，聚类结果显示栽培玄参亲缘关系

较为复杂：有的种质具有明显的地理相关性；有的种

质聚类混杂，与地理分布无明显相关性；也有来源于

同一地区的种质仅部分聚在一起，呈现出一定的地

域性分布规律。 据此，研究人员建议在建立种质资

源圃时需要考虑不同地理来源及不同的生态型，尽
可能多的收集不同的居群和单株。 何庆元等［４３］ 利

用优化的 ＳＣｏＴ 反应体系分析 ３４ 个苜蓿品种，聚类

分析表明：从安徽和江苏两地收集的野生南苜蓿和

栽培苜蓿的遗传距离最远，单独聚为一类；而秋眠

型、半秋眠型、非秋眠型苜蓿并未单独聚类。
以上均是 ＳＣｏＴ 标记在分析种质与地理来源、

主要表型之间联系的报道。 此外，ＳＣｏＴ 标记还成功

应用于多种植物的遗传关系分析，为该标记在遗传

连锁图谱构建、亲本选择应用方面打下基础。 韦泳

丽等［４４］采用 ＳＣｏＴ 分子标记技术分析 ８ 份罗汉松种

质材料遗传多样性，１０ 条引物共检测到 １２２ 条多态

性条带（占 ８８． ９７％ ），而主成分分析结果与聚类分

析结果相一致。 徐旭栋等［４５］ 则发现不同来源的铁

皮石斛人工栽培种存在较大的遗传差异，表明药材

市场中的人工栽培铁皮石斛遗传多样性丰富。 李丕

睿等［４６］运用优化的菊属 ＳＣｏＴ⁃ＰＣＲ 体系分析 １８ 份

菊花近缘种属材料的遗传多样性及亲缘关系，聚类

分析显示，在相似系数 ０． ５３０ 处可以将 １８ 份材料分

成Ⅰ、Ⅱ ２ 个大组；Ⅰ组在相似系数 ０． ６１５ 水平又分

９３３
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为 ６ 个亚组。 郭丽英等［４７］采用 ＳＣｏＴ 分子标记技术

对广西地方柑橘 ２６ 份种质材料进行遗传多样性研

究，结果显示：９ 条引物共扩增出 ６５ 条 ＤＮＡ 片段，
其中 ４３ 条具有多态性，说明 ＳＣｏＴ 标记能够有效揭

示柑橘材料间的遗传多样性。 贾志刚［４８］ 和龙治

坚［４９］先后利用 ＳＣｏＴ 标记研究二倍体、三倍体枇杷，
验证了 ＳＣｏＴ 分子标记在枇杷遗传多样性研究上的

可行性。
蒋林峰等［５０］ 应用 ＳＣｏＴ 标记研究 ３２ 个鸭茅栽

培驯化品种与引进品种间的遗传变异差异，以期为

鸭茅新品种选育提供理论依据，结果表明：遗传变异

更多存在于鸭茅类群内；引进品种和国内栽培驯化

品种间差异较大，前者的遗传多样性更为丰富，而后

者相对来说整齐度差，品种结实性差，适应范围小。
花生栽培种遗传基础狭窄，大多数分子标记技术都

难以检测到丰富的多态性。 熊发前等［５１］ 利用 ＳＣｏＴ
标记研究了花生属种间和栽培种内遗传多样性和亲

缘关系，结果表明该标记能在花生栽培种内检测出

一定程度的 ＤＮＡ 多态性，为花生属野生种在改良栽

培种方面的有效利用和花生分子标记辅助育种提供

了有力的技术支撑。 贺梁琼等［５２］ 研究花生属异源

多倍化过程中基因组变化行为，发现 ＡＴＧ 翻译起始

位点及其侧翼区域在花生种间杂交异源多倍化早期

迅速发生广泛而剧烈的变化，其生物学功能可能与

多倍体的进化和稳定有关，说明 ＳＣｏＴ 可以应用于

花生属及其他物种多倍体进化中基因组遗传变化的

研究。
除单独应用外，ＳＣｏＴ 标记还常被研究者用于多

种分子标记的比较和综合分析。 李正鹏等［５３］ 利用

ＳＣｏＴ 和 ＳＲＡＰ 标记进行棉花遗传多样性的研究及

比较分析；李晓晖等［５４］利用 ＳＣｏＴ 和 ＩＳＳＲ 标记对凉

粉草遗传多样性进行分析；陈虎等［５５］将 ＳＣｏＴ 和 ＩＳ⁃
ＳＲ 标记同时用于不同龙眼资源遗传多样性的比较

分析；Ｂ． Ａｍｉｒｍｏｒａｄｉ 等［５６］ 利用 ＳＣｏＴ、ＤＡＭＤ 以及

ＩＳＳＲ 比较分析鹰嘴豆及其近缘属植物的遗传变异，
结果表明，Ｃｉｃｅｒ ｒｅｔｉｃｕｌａｔｕｍ 的亲缘关系与鹰嘴豆栽

培种较远，而与野生种更为接近，侧面支持 Ｃｉｃｅｒ ｒｅ⁃
ｔｉｃｕｌａｔｕｍ 是鹰嘴豆栽培种祖先的假说。 上述研究结

果均表明 ＳＣｏＴ 标记与其他分子标记的聚类分析基

本一致，但 ＳＣｏＴ 标记更能揭示供试材料的亲缘关

系，说明 ＳＣｏＴ 标记的高效性，同时也说明 ＳＣｏＴ 标

记可以和其他标记同时使用，有利于缩小单一标记

使用时的误差［４９，５３⁃５６］。

２． ３　 种质鉴定和指纹图谱构建

近年来，随着各地域相互引种，种质交流日益频

繁，这不可避免会出现同物异名或同名异物的现象，
导致对种质的鉴定提出了更高的要求。 同时，通过

传统鉴定方法进行品种的鉴别和杂种鉴定，其周期

较长，而且表型性状等形态学因素容易受到环境条

件的影响，因此 ＳＣｏＴ 分子标记的应用为植物种质

鉴定和指纹图谱构建等研究又提供了一种新的

技术［１，５７］。
在种质鉴定方面，ＳＣｏＴ 标记已成功应用于甜

橙、菠萝等多种植物。 韩国辉等［１２］ 利用该体系对

Ｗａｎ２ 橘橙 × Ｌｉ２ 甜橙的杂交后代及沙田柚四倍体

进行分析，７ 个引物在 Ｗａｎ２ 橘橙、Ｌｉ２ 甜橙及其杂

交后代中共扩增出 ４８ 条多态性条带，并且在杂交后

代植株中出现了非双亲新位点和亲本位点的缺失。
聚类结果显示，１３ 株杂种后代与母本聚为一大类；
其余 ５ 株和父本分别聚类，表明杂交后代出现了不

同程度的遗传变异，表现出了较丰富的遗传多样性。
Ｑ． Ｑ． Ｊｉａｎｇ 等［５８］应用 ＳＣｏＴ 标记分析了 ２４ 份甜橙种

质，通过对目的片段克隆、测序以及分析发现，供试

材料存在单碱基的缺失与替换；ＢＬＡＳＴ 结果显示，
该目的片段编码的蛋白质与核糖体蛋白 Ｓ３ 的 Ｎ 端

同源性高；利用单碱基变异可以鉴别其中的 １２ 个甜

橙变异株系和安江香柚［５９］。
陈香等［６０］ 利用 ＳＣｏＴ 标记研究了 ３６ 份菠萝种

质资源的遗传多样性，从分子水平上论证了菠萝品

种中存在的同物异名、同名异物现象，并验证植物分

子水平分类是形态分类的一个重要补充；而在菠萝

品种鉴别方面，ＳＣｏＴ 技术所揭示的多态性是真实可

靠的，弥补了菠萝传统分类方法的不足，为资源的收

集、保存、分类以及有效利用提供理论基础；同时发

现，野生菠萝种是优异基因的重要来源，对菠萝品种

改良和新品种的选育有重要作用。 罗霆等［６１］ 以割

手密 ＧＸＳ８５⁃３０ × ＧＸＳ８７⁃１６ 的杂交后代为材料，利
用具有双亲特征条带的 ５ 条 ＳＣｏＴ 引物进行杂种鉴

定，结果表明，供试材料中有 ８８ 份不具备父母本的

特征条带，鉴定为自交种或假杂种；而余下的 １５７ 份

材料均具有双亲的特征条带，鉴定为真杂种，构成

Ｆ１杂种群。 刘超等［６２］采用 ＳＣｏＴ 分子标记对烟草品

种云烟 ８７ × 蓝茉莉叶烟草（Ｎ． ｐｌｕｍｂａｇｉｎｉｆｏｌｉａ）的杂

交后代进行杂种鉴定，１７ 条 ＳＣｏＴ 引物均能在子代

中扩增出母本特异条带，１７ 条中有 １１ 条能在子代

中扩增出父本的特异条带。 据统计，子代具有与母

本相同的特异条带 ７６ 条，与父本相同的特异条带

０４３



　 ２ 期 龙治坚等：ＳＣｏＴ 分子标记在植物研究中的应用进展

４８ 条，部分后代还出现父母本不具有的特异条带，
说明 １０ 株杂交后代均为真杂种。

在构建指纹图谱方面，应用相对较少。 林清

等［１５］利用 ＳＣｏＴ 标记对 ４６ 份芥菜种质资源进行遗

传多样性分析，筛选出 １６ 个清晰的多态性位点，并
构建了 ４６ 份芥菜种质的 ＳＣｏＴ 指纹图谱，该 ＤＮＡ 指

纹图谱可将供试材料完全区分开。 杨祥燕等［６３］ 利

用 ＳＣｏＴ 标记构建我国 ２２ 个番木瓜主要栽培种质的

指纹图谱，每个品种都有唯一的指纹图谱，可以比较

容易地将供试材料相互区分开来。 Ａ． Ｍ． Ｇｏｒｊｉ
等［６４］结合 ＳＣｏＴ、ＩＳＳＲ 等显性性状标记构建土豆的

分离群体及其四倍体的指纹图谱，并发现 ＳＣｏＴ 标

记更适合应用于土豆品种的鉴别。 高岭等［６５］ 应用

ＳＣｏＴ 分子标记技术对兰属 １４ 个种的 ２４ 个样品进

行研究，２３ 号和 ２７ 号引物能将所有种区分开，种间

差异明显，但是在品种间的差别较小，仅在建兰品种

间的变异较高，表明 ＳＣｏＴ 分子标记技术是兰属植

物鉴定可信度较高的一种方法，对兰属植物鉴定、品
种选育和图谱的构建具有重要意义。
２． ４　 基因差异表达和分子遗传连锁图谱

随着基因组学研究和分子生物学相关学科的迅

猛发展，对基因的研究早已由静态的结构研究向动

态的表达和功能研究方向发展。 在植物的生长发育

过程中，基因的表达具有时空特异性、组织特异性和

条件诱导性。 基因差异表达将影响植物的生长、发
育、对病虫害和逆境的抗性反应［７４］。 而分子遗传连

锁图谱不仅是遗传育种工作的重要技术平台，也是

进行重要性状基因定位克隆及基因组学研究的基础

和依据［７５］。
目前，ＳＣｏＴ 标记在基因差异表达的研究主要集

中在甘蔗、铁皮石斛以及芒果等植物中。 陈香玲

等［６６⁃６７］以桂糖 ２８ 号（抗寒性强）和新台糖 ２２ 号（抗
寒性弱）为材料，利用已优化的甘蔗 ｃＤＮＡ⁃ＳＣｏＴ 体

系进行差异显示研究，并对其中 ７ 条差异片段

（ＴＤＦ）进行回收、克隆和测序。 结果表明，２ 个甘蔗

品种在低温下有部分相同的基因表达，５ 个 ＴＤＦ 分

别与脱水素、半胱氨酸型肽酶、多胺氧化酶、Ｃ４ 磷酸

羧化酶和过氧化氢酶基因具有较高的同源性；而只

在抗寒品种中稳定出现的 ２ 个 ＴＤＦ 功能未知，可能

与甘蔗的抗寒基因表达相关。 吴建明等［６８］ 利用赤

霉素处理甘蔗，并通过 ｃＤＮＡ⁃ＳＣｏＴ 进行基因差异表

达分析，获得的 ３０ 个差异片段中，有 １８ 个基因片段

受赤霉素上调，余下的 １２ 个基因片段则下调。 通过

在 ＮＣＢＩ 数据库比对发现，有 １６ 个 ＴＤＦｓ 序列和数

据库中已录入的基因具有较高的相似性，这些基因

与转录因子、代谢、信号传导及细胞凋亡等有关。 李

东宾等［６９］为了探讨铁皮石斛在冷胁迫下相关基因

表达差异的分子机制，利用 ｃＤＮＡ⁃ＳＣｏＴ 方法筛选出

冷胁迫下铁皮石斛的抗寒相关基因，所获得的基因

片段分别与膜相关蛋白、渗透调节蛋白、ＣＢＦ 转录

因子、抗逆性蛋白有很高的同源性，其中有 １ 个基因

片段功能未知，推测可能与铁皮石斛的抗寒有关。
罗聪［１６］将改良的 ｃＤＮＡ⁃ＳＣｏＴ 应用于芒果逆境胁迫

差异显示研究，成功获得 ９２ 个基因片段，其中与逆

境胁迫、转录因子、生长发育和信号传导相关的基因

共有 ４０ 个。 在此基础上，利用实时荧光定量技术对

６ 个逆境功能基因、６ 个转录因子和 ４ 个保护酶基因

进行深入研究，结果表明：在这 ３ 类基因中，转录因

子对逆境胁迫的响应最明显。 陈明辉等［７０］利用 ｃＤ⁃
ＮＡ⁃ＳＣｏＴ 探究甘蔗在宿根矮化病菌胁迫下的抗病

分子机制时发现，油菜素内酯合成蛋白、ＮＢＳ⁃ＬＲＲ
类抗性蛋白、茉莉酸诱导蛋白、ＡＢＡ 胁迫成熟蛋白、
富含脯氨酸蛋白等可能参与了甘蔗宿根矮化病病原

菌互作的过程。
在利用分子标记构建遗传连锁图谱时，有效构

图标记的获得率是研究者关注的焦点之一。 ＡＦＬＰ
是目前公认的作图效率最高的分子标记技术。 在梨

中，有效作图效率为 ８１． ６％ ［７６］；而在大粒裸燕麦

中，其有效构图标记的获得率则高达 ８９． ５％ ［７７］。
然而，研究表明 ＳＣｏＴ 标记的有效构图标记获得率

也较高，介于 ５６． ６７％ ～ ７５． ０％ 之间［７１⁃７２］。 这说明

ＳＣｏＴ 分子标记在构建植物高密度分子遗传连锁图

谱上有很大的应用潜力。 罗霆等［７１］ 同时对比

ＳＣｏＴ、ＡＦＬＰ 和 ＳＳＲ 分子标记在割手密基因组多态

性分析和获得分离标记的效果，证实 ＳＣｏＴ 在扩增

ＤＮＡ 多态性上优于 ＳＳＲ 分子标记，在获取分离标记

上优于 ＡＦＬＰ 分子标记；在该研究中，ＡＦＬＰ 标记有

效构图标记的比例仅为 ４４． １％ ，而 ＳＣｏＴ 标记则高

达 ７５． ０％ 。 韩国辉等［７２］ 利用 ＳＣｏＴ、 ＥＳＴ⁃ＳＳＲ 和

ＳＳＲ 标记技术构建柑橘分子遗传连锁图谱，最终将

２２６ 个标记定位于已构建的 ９ 个连锁群上，其中包

括 ３０ 个 ＳＣｏＴ 标记。 通过比较分析发现 ＳＣｏＴ 标记

在连锁群上分布均匀，对原图谱有良好的整合效果，
使连锁群的组建更加合理，这极大地提高图谱的利

用价值。 杨海霞［７３］将 ６ 个 ＳＣｏＴ 标记、５４ 个 ＳＳＲ 标

记以及 ３２ 个 ＡＦＬＰ 标记定位于割手密的 ３０ 个连锁

群，标记间的最大图距为 ３７． １ ｃＭ，最小图距为

０． ６ ｃＭ；覆盖基因组总长度为 １１８２． ２９ ｃＭ，平均图
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距为 １２． ９９ ｃＭ。 然而，该图谱的标记存在分布不均

匀、覆盖范围小、标记间遗传距离大以及饱和密度低

等不足，有待进一步的补充。

３　 问题与展望

自从 ２００９ 年被开发以来，ＳＣｏＴ 作为一种新型目

的基因分子标记越来越受到研究人员的重视。 目前，
该标记已经成功应用于芒果、枇杷、花生等数十种植

物。 然而，以前的研究主要集中在供试材料 ＳＣｏＴ⁃
ＰＣＲ 体系的建立与优化、种质资源遗传多样性与亲缘

关系分析、种质鉴定与指纹图谱等方面；在基因差异

表达和高密度分子遗传连锁图谱、重要性状精细定位

和功能基因克隆等方面的应用则相对较少。
因此，笔者认为，ＳＣｏＴ 标记的利用应加强以下几

个方面的研究：（１）大量开发具有材料特异性的 ＳＣｏＴ
引物。 ＳＣｏＴ 标记引物的通用性强，但是文献报道的

数量依然有限，无法满足研究的需要。 因此，根据供

试材料基因组的特点设计引物，不仅能弥补引物数量

的不足，而且可以增强引物的特异性。 （２）ＳＣｏＴ 标记

在种质鉴定与指纹图谱构建的应用。 以往的分子标

记，如 ＲＡＰＤ、ＩＳＳＲ、ＳＳＲ 等也成功应用于品种的鉴别

和杂种鉴定，给生产与研究带来了便利。 作为一种新

型标记，ＳＣｏＴ 已在甜橙、菠萝、烟草、芥菜、番木瓜以

及割手密上表现出特性。 其在种质鉴定与指纹图谱

构建方面的应用，不仅可以实现品种保护，而且还可

提高种质纯度。 （３）利用 ＳＣｏＴ 标记构建高密度分子

遗传连锁图谱。 ＳＣｏＴ 的有效构图标记获得率也较

高，最高可达 ７５％。 利用它可寻找与重要目标性状

紧密连锁的基因，实现分子标记辅助选择育种。
（４）ＳＣｏＴ 标记在基因差异表达、定位以及克隆方面的

应用。 基因的时空特异性、组织特异性和条件诱导性

表达将影响植物的生长、发育、对病虫害和逆境的抗

性反应。 该标记在研究甘蔗、芒果以及铁皮石斛等植

物的基因差异表达时发现了与逆境胁迫、转录因子、
生长发育和信号传导相关的基因，这为基因的定位和

克隆奠定了基础。 尽管 ＳＣｏＴ 分子标记技术在植物研

究中的应用尚为起步阶段，但相信随着功能基因组学

的发展，其在种质资源的评价与利用、种质鉴定与辅

助育种、高密度分子遗传连锁图谱构建、基因定位与

图位克隆等方面具有广阔的应用前景。
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