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[摘要] 　 根据 ＮＣＢＩ 已公布的花斑无须鲶全基因组序列ꎬ利用 ＭＩＳＡ 软件对花斑无须鲶全基因组的 ６ 种完整型

微卫星进行筛选并分析其分布特征. 结果如下:在花斑无须鲶全基因组(约 １.０３Ｇｂ)中符合条件的微卫星序列共

３３６ ０３７ 个ꎬ丰度为 ３２６ 个 / Ｍｂ. 微卫星总长度为 ７ ７２０ ６８６ ｂｐꎬ占花斑无须鲶全基因组的 ０.７５％. 其中二碱基类型

的微卫星数目最多ꎬ为 １４５ ３１８ 个ꎬ占微卫星总数的 ４３.２４％ꎬ其次分别为单碱基(３７.１２％)、三碱基(１１.００％)、四
碱基(７.３９％)、五碱基(１.０４％)和六碱基(０.２１％). 花斑无须鲶全基因组微卫星中的优势碱基类别按照数量从高

到低排列依次为 Ａ、ＡＣ、ＡＧ、ＡＴ、ＡＡＴ、ＡＡＡＴ、ＴＡＴＣ、ＡＡＧ、ＡＡＣ 和 ＴＧＡꎬ共有 ３０５ ２４３ 个ꎬ占微卫星总数的 ９０.８４％ꎬ
Ａ、Ｔ 碱基在微卫星中占绝对优势.
[关键词] 　 花斑无须鲶ꎬ微卫星ꎬ基因组ꎬ分布特征
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ａｒｅ ＡꎬＡＣꎬＡＧꎬＡＴꎬＡＡＴꎬＡＡＡＴꎬＴＡＴＣꎬＡＡＧꎬＡＡＣ ａｎｄ ＴＧＡꎬｗｉｔｈ ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ ３０５ ２４３ꎬａｃｃｏｕｎｔｉｎｇ ｆｏｒ ９０.８４％ ｏｆ ｔｈｅ ｔｏｔａｌ
ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ.
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微卫星(ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ)是指以 １~６ 个碱基为基本单位重复串联组成的 ＤＮＡ 序列[１]ꎬ在真核、原核生

物以及病毒基因组中均广泛分布[２－３] . 微卫星具有共显性遗传、多态性信息丰富和易于检测等特点ꎬ在物

种保护[４－５]、种质资源评价[６]、种群遗传多样性研究[７－１２]、亲缘关系鉴定[１３]及物种鉴定[１４]等方面的应用越

来越广泛.
花斑无须鲶(Ａｇｅｎｅｉｏｓｕｓ ｍａｒｍｏｒａｔｕｓ)隶属于脊椎动物亚门(Ｖｅｒｔｅｂｒａｔａ)、辐鳍鱼纲(Ａｃｔｉｎｏｐｔｅｒｙｇｉｉ)、鲇
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形目(Ｓｉｌｕｒｉｆｏｒｍｅｓ)、项鳍鲶科(Ａｕｃｈｅｎｉｐｔｅｒｉｄａｅ)、无须鲶属(Ａｇｅｎｅｉｏｓｕｓ)ꎬ主要分布于南美洲秘鲁、阿根廷、
圭亚那、厄瓜多尔以及苏里南淡水流域的底层水域ꎬ适宜的水体 ｐＨ 为 ６.５ꎬ适宜温度为 ２３~２６ ℃ꎬ体长可

达 １８.５ ｃｍꎬ可作为观赏鱼类[１５] . 与鲶鱼类大多具有发达的须不同ꎬ花斑无须鲶的两颌无须ꎬ是在基因组水

平上研究胡须形成发展机制并以此揭示脊椎动物生理学重要过程的一个理想的自然模型ꎬ目前以花斑无

须鲶为模型在无须机制这一方面的研究已取得了一定的进展[１６] . 保护、开发花斑无须鲶遗传资源并对花

斑无须鲶基因组进行进一步的研究有重要意义.
目前国内外对于花斑无须鲶这一物种的研究相对较少ꎬ对于花斑无须鲶遗传资源的保护重视程度不

够. 迄今为止ꎬ花斑无须鲶微卫星相关的研究尚未见报道. 本研究根据 ＮＣＢＩ 已公布的花斑无须鲶全基因

组序列ꎬ利用生物信息学软件对花斑无须鲶全基因组微卫星丰度及分布情况进行分析ꎬ旨在为花斑无须鲶

遗传资源的保护与开发、遗传多样性研究及与鲇形目中其他物种微卫星特征比较分析提供数据基础.

１　 研究方法

１.１　 花斑无须鲶基因序列的获取

花斑无须鲶全基因组序列从 ＮＣＢＩ 数据库(ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ. ｇｏｖ / ｇｅｎｏｍｅ / ７１４５１)下载ꎬ基因

组总长度约 １.０３ Ｇｂꎬ所有序列均以 ＦＡＳＴＡ 格式保存.
１.２　 数据处理

利用微卫星筛选软件 ＭＩＳＡ(ｈｔｔｐ: / / ｐｇｒｃ. ｉｐｋ－ｇａｔｅｒｓｌｅｂｅｎ.ｄｅ / ｍｉｓａ / )对花斑无须鲶全基因组中符合条

件的微卫星进行搜索. 考虑到对微卫星软件参数设置的不同会造成微卫星分析结果存在差异ꎬ根据前期

工作积累的经验[１７－１８]ꎬ采取默认参数设定得到的分析结果最优ꎬ即单碱基重复类型的最小拷贝数设置为

１０ꎬ二碱基、三碱基、四碱基、五碱基、六碱基重复类型的最小拷贝数分别设置为 ６、５、５、５、５. 用 Ｅｘｃｅｌ 对搜

索结果中 ６ 种碱基重复类型的完整型微卫星进行统计分析ꎬ将可循环的微卫星序列以及各自互补的序列

归为一类ꎬ例如ꎬ对于 ＡＡＣ 重复拷贝类别ꎬＡＣＡ、ＣＡＡ、ＴＴＧ、ＴＧＴ 和 ＧＴＴ 可与其归为一类. 总体来说ꎬ单碱

基包括 Ａ 和 Ｃ 类别ꎬ共 ２ 类ꎻ二碱基包括 ＡＴ、ＡＣ、ＡＧ 和 ＣＧ 类别ꎬ共 ４ 类ꎻ三碱基包括 ＡＡＣ、ＡＡＧ、ＡＡＴ、
ＡＣＣ、ＣＴＧ、ＴＧＡ、ＣＡＧ、ＧＡＧ、ＣＡＴ 和 ＧＧＣ 类别ꎬ共 １０ 类ꎻ四碱基、五碱基、六碱基分类方法相同且由于类型

较多在此不一一列举.

２　 结果与分析

２.１　 花斑无须鲶各类型微卫星重复序列的分布特征

在 １.０３ Ｇｂ 花斑无须鲶全基因组序列中ꎬ共筛选出符合条件的完整型微卫星共 ３３６ ０３７ 个ꎬ丰度为 ３２６
个 / Ｍｂꎬ微卫星序列总长度为 ７ ７２０ ６８６ ｂｐꎬ占基因组总长度的 ０.７５％ꎬ密度为 ７ ４９６ ｂｐ / Ｍｂ.

在所统计的 ６ 种重复类型的微卫星中ꎬ数量最多的为二碱基ꎬ其余依次为单碱基、三碱基、四碱基、五
碱基和六碱基(见图 １). 微卫星序列长度分布情况及所占比例基本与微卫星数目分布情况相同(见
图 ２). 各类型微卫星数量、长度、丰度及密度的变化趋势也是按照从二碱基、单碱基、三碱基、四碱基、五碱

基到六碱基逐渐递减(见表 １).
表 １　 花斑无须鲶全基因组中不同类型微卫星统计

Ｔａｂｌｅ １　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｉｎ Ａ􀆰 ｍａｒｍｏｒａｔｕｓ ｇｅｎｏｍｅ

重复类型 数量 总长度 / ｂｐ 丰度 / (个 / Ｍｂ) 密度 / (ｂｐ / Ｍｂ)

单碱基 １２４ ７２９ １ ５７０ ３２６ １２１ １ ５２５
二碱基 １４５ ３１８ ４ １４７ ４１０ １４１ ４ ０２７
三碱基 ３６ ９６７ １ ０６４ ２９２ ３６ １ ０３３
四碱基 ２４ ８２０ ７８９ ２３２ ２４ ７６６
五碱基 ３ ４８８ １２５ １２０ ３ １２１
六碱基 ７１５ ２４ ３０６ １ ２４

２.２　 花斑无须鲶 ６ 种微卫星中各重复拷贝类别分布情况

如表 ２ 所示ꎬ在微卫星重复类型相同的情况下ꎬ不同重复拷贝类别的微卫星数目也存在很大差异.
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图 １　 花斑无须鲶全基因组微卫星各重复类型数目占比

Ｆｉｇ􀆰 １　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ＳＳＲｓ ｒｅｐｅａｔ ｔｙｐｅｓ
ｉｎ Ａ􀆰 ｍａｒｍｏｒａｔｕｓ ｇｅｎｏｍｅ

图 ２　 花斑无须鲶全基因组微卫星各重复类型长度占比
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表 ２　 花斑无须鲶各类型微卫星中前 ３ 种优势碱基类别及占比

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｔｈｒｅｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｂａｓｅ ｔｙｐｅｓ ａｎｄ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｓ ｉｎ ｅａｃｈ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｏｆ Ａ􀆰 ｍａｒｍｏｒａｔｕｓ

ＳＳＲ 类型 类别 占比 / ％ ＳＳＲ 类型 类别 占比 / ％

单碱基 Ａ(１２１ ７５１) ９７.６１ 四碱基 ＡＡＡＴ(４ ９９８) ２０.１４
Ｃ(２ ９７８) ２.３９ ＴＡＴＣ(４ ９２５) １９.８４

二碱基 ＡＣ(９５ ２５６) ６５.５５ ＴＣＴＧ(１ ７３８) ７.００
ＡＧ(３０ ５９１) ２１.０５ 五碱基 ＡＡＴＡＴ(４１６) １１.９３
ＡＴ(１９ ３６７) １３.３３ ＡＡＴＡＧ(２３３) ６.６８

三碱基 ＡＡＴ(１８ ４６５) ４９.９５ ＡＴＴＣＴ(２３０) ６.５９
ＡＡＧ(３ ５３４) ９.５６ 六碱基 ＡＡＡＴＧＴ(４９) ６.８５
ＡＡＣ(３ ２１７) ８.７０ ＡＡＧＴＣＴ(３５) ４.９０

　 　 注:括号内数字表示微卫星数量.

单碱基重复中拷贝类别为 Ａ 的微卫星数量占绝对优势ꎬＣ 拷贝类别微卫星数量则相对较少. 二碱基

中重复类别为 ＡＣ 的微卫星数量最多ꎬ接下来依次为 ＡＧ、ＡＴꎬＣＧ 拷贝类别微卫星数量最少. 三碱基重复

中拷贝类别为 ＡＡＴ 的微卫星数量最多ꎬ其次分别为 ＡＡＧ、ＡＡＣꎬＧＧＣ 类别微卫星数目最少. 四碱基重复中

数量最多的拷贝类别为 ＡＡＡＴꎬ其次是 ＴＡＴＣ 类别ꎬ其余重复拷贝类别微卫星数量较少ꎬ在此不一一列举ꎬ
其中 ＧＧＣＣ 拷贝类别在统计中未发现. 五碱基重复中数量最多的拷贝类别为 ＡＡＴＡＴꎬ其次分别为

ＡＡＴＡＧ、ＡＴＴＣＴꎬ其余重复拷贝类别数量较少. 六碱基重复类型中各拷贝类别总体分布较为分散且数量均

较少ꎬ无优势拷贝类别.
花斑无须鲶基因组序列筛选出的微卫星中出现次数最多的前 １０ 种拷贝类别均出自除五碱基和六碱

基以外的其他 ４ 种重复类型ꎬ总微卫星数量为 ３０５ ２４３ 个ꎬ占筛选出的全部微卫星数量的 ９０.８４％ꎬ从拷贝

类别可以看出有明显的 Ａ、Ｔ 优势(见表 ３).
表 ３　 花斑无须鲶出现次数最多的 １０ 种重复拷贝类别

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｏｐ １０ ｒｅｐｅａｔｅｄ ｃｏｐｙ ｃａｔｅｇｏｒｉｅｓ ｉｎ Ａ􀆰 ｍａｒｍｏｒａｔｕｓ

ＳＳＲ 核心重复类型 ＳＳＲ 出现次数 ＳＳＲ 核心重复类型 ＳＳＲ 出现次数

Ａ １２１ ７５１ ＡＡＡＴ ４９９８
ＡＣ ９５ ２５６ ＴＡＴＣ ４９２５
ＡＧ ３０ ５９１ ＡＡＧ ３５３４
ＡＴ １９ ３６７ ＡＡＣ ３２１７
ＡＡＴ １８ ４６５ ＴＧＡ ３１３９

２.３　 花斑无须鲶全基因组微卫星核心拷贝数分布情况

花斑无须鲶基因组微卫星核心拷贝数在 ５－４ １５８ 次范围均有分布ꎬ分布范围较大ꎬ其中集中分布在

５－３２ 次之间的微卫星共有 ３３０ １５０ 个ꎬ占微卫星总数的 ９８.２５％.
—７６—
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如图 ３ 所示ꎬ单碱基类型微卫星的核心拷贝数主要集中在 １０－２５ 次ꎬ共有 １２２ ３８３ 个ꎬ占该类型微卫

星总数的 ９８.１２％ꎻ以拷贝数为 １０ 的微卫星数量最多ꎬ共 ４４ ３２５ 个ꎬ占该类型微卫星总数的 ３５.５４％. 二碱

基类型微卫星的核心拷贝数主要集中在 ６－３０ 次之间ꎬ共 １３８ ０３４ 个ꎬ占比为 ９４.９９％ꎻ以拷贝数为 ６ 的微

卫星数量最多ꎬ占该类型微卫星总数的 １６.４９％. 三碱基类型微卫星的核心拷贝数主要集中在 ５－２０ 次之

间ꎬ共有 ３５ １６５ 个ꎬ占比为 ９５.１３％ꎻ以拷贝数为 ５ 的微卫星数量最多ꎬ占该类型微卫星总数的 ２７.５７％. 四

碱基类型的核心拷贝数主要集中在 ５－２０ 次之间ꎬ共有 ２４ ３９６ 个ꎬ占比为 ９８.２９％ꎻ以拷贝数为 ５ 的微卫星

数量最多ꎬ占该类型微卫星总数的 ３２.６１％. 五碱基类型的核心拷贝数主要集中在 ５－１４ 次之间ꎬ共有 ３ ３２０
个ꎬ占比为 ９５.１８％ꎻ以拷贝数为 ５ 的微卫星数量最多ꎬ占该类型微卫星总数的 ４４.４７％. 六碱基类型的核心

拷贝数主要集中在 ５－７ 次之间ꎬ共有 ６６５ 个ꎬ占比为 ９３.０１％ꎻ以拷贝数为 ５ 的微卫星数量最多ꎬ占该类型

微卫星总数的 ６４.４８％. ６ 种重复类型微卫星数量最多的拷贝数均是对应类型设定的最小重复次数. 总体

上ꎬ随着核心拷贝数的增加ꎬ６ 种微卫星数量呈下降趋势.

图 ３　 花斑无须鲶微卫星各重复类型中重复类别拷贝数分布
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３　 讨论

３.１　 花斑无须鲶全基因组中微卫星含量分析

本研究利用生物信息软件在全基因组范围对花斑无须鲶的微卫星分布情况进行研究ꎬ相比于使用磁

珠富集、锚定 ＰＣＲ、ＦＩＡＳＣＯ 等技术对微卫星进行筛选ꎬ本研究所利用的方法能够大批量搜索 ＳＳＲ 标记ꎬ对
于物种构建遗传连锁图谱、分子标记的开发等有重要意义. 筛选得到的微卫星序列长度占基因组总长度

的 ０.７５％ꎬ这与已公布的鲀形目红鳍东方鲀(Ｔａｋｉｆｕｇｕ ｒｕｂｒｉｐｅｓ)微卫星含量(０.７７％) [１９] 相似ꎬ但小于人类

(Ｈｏｍｏ ｓａｐｉｅｎｓ) (３％) [２０]、食蟹猴(Ｍａｃａｃａ ｆａｓｃｉｃｕｌａｒｉｓ) (０. ８９％) [２１] 以及黄颡鱼(Ｐｅｌｔｅｏｂａｇｒｕｓ ｆｕｌｖｉｄｒａｃｏ)
(１.８％) [１７] 微卫星含量ꎬ而与普通鸬鹚 (Ｐｈａｌａｃｒｏｃｏｒａｘ ｃａｒｂｏ) ( ０. ２３％) [２２] 以及红原鸡 (Ｇａｌｌｕｓ ｇａｌｌｕｓ)
(０.４９％) [２３]微卫星含量相比又较大. 这表明不同物种基因组中微卫星含量不尽相同ꎬ且与物种间亲缘关

系的远近没有直接关系. 甘丽萍等通过对 ６ 种鳞翅目昆虫全基因组长度与微卫星含量进行分析比较时发

现微卫星数量与基因组长度之间不存在正比关系[２４] . Ｈａｎｃｏｃｋ 则推测微卫星含量与染色体长度存在联

系ꎬ随着染色体长度的增加ꎬ微卫星含量相应增加[２５] .
３.２　 花斑无须鲶 ６ 种微卫星分布情况分析

花斑无须鲶全基因组微卫星中的优势重复类型为二碱基重复ꎬ这与已公布的黄颡鱼[１７]、红鳍东方

鲀[１９]、大鼠(Ｒａｔｔｕｓ ｎｏｒｖｅｇｉｃｕｓ) [２６]、果蝇(Ｄｒｏｓｏｐｈｉｌａ ｍｅｌａｎｏｇａｓｔｅｒ) [２７] 和蜜蜂(Ａｐｉｓ ｍｅｌｌｉｆｅｒａ) [２８] 的微卫星优
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势类型结果一致ꎬ而红原鸡[２３]、绿尾虹雉(Ｌｏｐｈｏｐｈｏｒｕｓ ｌｈｕｙｓｉｉ) [２９]、普通鸬鹚[２２]、四川山鹧鸪(Ａｒｂｏｒｏｐｈｉｌａ
ｒｕｆｉｐｅｃｔｕｓ) [３０]、牛(Ｂｏｓ ｔａｕｒｕｓ) [３１]、绵羊(Ｏｖｉｓ ａｒｉｅｓ) [３１]和猪(Ｓｕｓ ｓｃｒｏｆａ) [３２]则是单碱基类型占优势. 此外ꎬ二
斑叶螨(Ｔｅｔｒａｎｙｃｈｕｓ ｕｒｔｉｃａｅ) [３３]、酵母(Ｓａｃｃｈａｒｏｍｙｃｅｓ ｃｅｒｅｖｉｓｉａｅ) [３４]以及德国小蠊(Ｂｌａｔｔｅｌｌａ ｇｅｒｍａｎｉｃａ) [３５]的

优势重复类型为三碱基重复ꎬ蚊子(Ａｎｏｐｈｅｌｅｓ ｇａｍｂｉａｅ) [３６]则是六碱基重复占优势. 这表明ꎬ物种之间的优

势微卫星类型并不是统一的. 崔建洲等认为二碱基重复类型为物种优势碱基类型的现象较为普遍[１９]ꎬ花
斑无须鲶的微卫星分布特征支持了这一观点. 且根据花斑无须鲶 ６ 种微卫星的分布情况ꎬ尽管二碱基重

复类型占优势ꎬ但单碱基重复类型的微卫星数目占微卫星总数的 ３７.１２％ꎬ其他类型微卫星都相对较少ꎬ这
基本符合微卫星数量会随着重复基本单位的增加而减少的规律[３７] .
３.３　 花斑无须鲶不同重复类别微卫星特征分析

花斑无须鲶单碱基中 Ａ 类别占绝对优势ꎬ占比为 ９７.６１％ꎬ在已报道的黄颡鱼[１７]、人类[２０]、红原鸡[２３]

和中华按蚊(Ａｎｏｐｈｅｌｅｓ ｓｉｎｅｎｓｉｓ) [３８]等大多数物种中都存在相同的现象.
二碱基重复类型中数量最多的类别是 ＡＣꎬ这与已公布的黄颡鱼[１７]、红鳍东方鲀[１９]、普通鸬鹚[２２]、蚊

子[３６]、大熊猫(Ａｉｌｕｒｏｐｏｄａ ｍｅｌａｎｏｌｅｕｃａ) [３９] 和美丽硬仆骨舌鱼(Ｓｃｌｅｒｏｐａｇｅｓ ｆｏｒｍｏｓｕｓ) [４０] 相同ꎬ其次分别为

ＡＧ 和 ＡＴꎬ而 ＣＧ 类别最少. 对于二碱基重复类型中 ＡＣ 与 ＣＧ 类别数量差距如此悬殊的现象ꎬ在研究者普

遍认为 ＤＮＡ 复制过程中会产生滑移而形成微卫星的基础上[４１]ꎬ推测可能是由于连接 ＡＴ 的双键比连接

ＣＧ 的三键更易断裂ꎬ因此更易造成碱基滑动ꎬ从而导致 ＡＴ 类别比 ＣＧ 类别在数量上更具优势.
三碱基重复类型中数量最多的类别是 ＡＡＴꎬ这与已公布的黄颡鱼[１７]、人类[２０]、红鳍东方鲀[１９]、普通

鸬鹚[２２]和恒河猴(Ｍａｃａｃａ ｍｕｌａｔｔａ) [４２]相一致. 有研究表明ꎬ６ 种重复类型微卫星中ꎬ在基因编码区中三碱

基重复类型发现的最多[４３]ꎬ推测三碱基重复类型微卫星在生物性状的表达中起着更重要的作用ꎬ且在人

类基因组中三碱基重复与某些遗传疾病关系密切[４４]ꎬ例如亨廷顿病的患病风险会随着(ＣＡＧ) ｎ 核心拷贝

数的增加而增大ꎬ根据这一规律ꎬ可通过分析该序列长度从而预测个体患病的风险以及患病情况[４５] . 因

此ꎬ通过对花斑无须鲶三碱基重复类型微卫星与该种鱼患病情况建立联系ꎬ可能会对鱼类疾病的研究有所

帮助.
四、五、六碱基重复类型中数量最多的类别分别为 ＡＡＡＴ、ＡＡＴＡＴ 和 ＡＡＡＴＧＴꎬ未发现 ＧＧＣＣ 类别的微

卫星. 从出现次数最多的前 １０ 种类别微卫星可以看出花斑无须鲶基因组微卫星碱基含量存在明显的 Ａ、Ｔ
碱基优势. 研究表明ꎬ物种中出现的微卫星数量与基因组中 Ａ、Ｔ 碱基含量的高低呈正相关ꎬ与 Ｃ、Ｇ 含量

负相关[４６] . 对于 Ａ、Ｔ 碱基含量丰富的一种解释是基因组序列中的 ＣｐＧ 发生甲基化ꎬ这会使得胞嘧啶(Ｃ)
非常容易通过脱氨基作用而转变为胸腺嘧啶 ( Ｔ)ꎬ因而 Ｃ / Ｇ 碱基数量减少的同时 Ａ / Ｔ 碱基数量

增加[４７－４８] .
３.４　 花斑无须鲶全基因组微卫星核心拷贝数分析

在花斑无须鲶全基因组微卫星中ꎬ除二碱基和三碱基有少许波动外ꎬ总体上ꎬ随着拷贝数增加微卫星

数量减少. 这与黄颡鱼[１７]、红原鸡[２３]、中华按蚊[３８] 和虎皮鹦鹉(Ｍｅｌｏｐｓｉｔｔａｃｕｓ ｕｎｄｕｌａｔｕｓ) [４９] 等绝大多数物

种的微卫星分布规律相同. 对于这种现象有以下解释ꎬＷｉｅｒｄｌ 等在对微卫星序列的突变率进行研究时发

现ꎬ对于 ＧＴ 序列ꎬ长度为 １０５ ｂｐ 时的突变率是长度为 １５ ｂｐ 时突变率的 ５００ 倍ꎬ据此得出结论认为微卫星

的稳定性会随着长度的增加而降低ꎬ微卫星长度越长越不稳定ꎬ而微卫星数量也会减少[５０]ꎻＬｅｏｐｏｌｄｉｎｏ 等

认为微卫星的突变率随着拷贝数的增加而增大[５１]ꎬ因此微卫星核心拷贝数越大微卫星发生突变的概率就

越大ꎬ该微卫星数量就会减少ꎻＥｌｌｅｇｒｅｎ 研究认为ꎬ在基因座上ꎬ长等位基因倾向于变得更短ꎬ从而抑制了

微卫星长度变长的趋势[５２] . 因此ꎬ一般情况下核心序列拷贝数较多的微卫星数目较少.

４　 结论

综上所述ꎬ在对花斑无须鲶全基因组微卫星分布情况进行研究得出如下结论:基因组中微卫星含量与

物种间亲缘关系并不存在直接联系ꎻ优势重复类型为二碱基重复验证了物种多以二碱基重复为优势类型

的规律ꎻ各重复类别微卫星都表现出明显的 Ａ、Ｔ 优势ꎻ随着拷贝数的增加ꎬ微卫星数量减少. 本研究对花

斑无须鲶遗传多样性的研究以及不同物种间微卫星分布特征的对比分析等提供了基础资料.

—９６—

􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉



南京师范大学学报(工程技术版) 第 ２１ 卷第 ２ 期(２０２１ 年)

[参考文献](Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ)

[１]　 ＨＡＭＡＤＡ ＨꎬＰＥＴＲＩＮＯ Ｍ ＧꎬＫＡＫＵＮＡＧＡ Ｔ. Ａ ｎｏｖｅｌ ｒｅｐｅａｔｅｄ ｅｌｅｍｅｎｔ ｗｉｔｈ Ｚ￣ＤＮＡ￣ｆｏｒｍｉｎｇ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｉｓ ｗｉｄｅｌｙ ｆｏｕｎｄ ｉｎ
ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｉｌｙ ｄｉｖｅｒｓｅ ｅｕｋａｒｙｏｔｉｃ ｇｅｎｏｍｅｓ[Ｊ]. Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｕｎｉｔｅｄ Ｓｔａｔｅｓ ｏｆ Ａｍｅｒｉｃａꎬ
１９８２ꎬ７９(７):６４６５－６４６９.

[２] ＴＡＵＴＺ Ｄ. Ｈｙｐｅｒｖａｒｉａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ａｓ ａ ｇｅｎｅｒａｌ ｓｏｕｒｃｅ ｆｏｒ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ＤＮＡ ｍａｒｋｅｒｓ [ Ｊ]. Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ
Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ１９８９ꎬ１７(１６):６４６３－６４７１.

[３] 杨纪青ꎬ袁磊ꎬ陈洪萍. 烟草丛顶病毒完整基因组上微卫星分布[Ｊ]. 湖北农业科学ꎬ２０１１ꎬ５０(３):６０３－６０５.
[４] 乔麦菊ꎬ冉江洪ꎬ张和民. 微卫星标记在大熊猫研究中的应用进展[Ｊ]. 兽类学报ꎬ２０１９ꎬ３９(１):１０３－１１０.
[５] 刘旭ꎬ丁由中. 分子生物学技术应用于野生动物保护及扩散研究概况[Ｊ]. 野生动物学报ꎬ２０１９ꎬ４０(２):４９７－５０１.
[６] 王丰ꎬ张猛ꎬ沈玉帮ꎬ等. 青鱼微卫星标记的开发与特性分析[Ｊ]. 动物学杂志ꎬ２０１９ꎬ５４(１):５７－６５.
[７] 沙航ꎬ罗相忠ꎬ邹桂伟ꎬ等. 长江中游鳙群体的微卫星遗传多样性分析[Ｊ]. 淡水渔业ꎬ２０２０ꎬ５０(４):１２－１７.
[８] 田玉苗ꎬ盛清宇ꎬ袁立成ꎬ等. 长白山北部西伯利亚狍局域种群间的基因流[Ｊ]. 野生动物学报ꎬ２０２０ꎬ４１(３):５５１－５５９.
[９] 阮惠婷ꎬ徐姗楠ꎬ李敏ꎬ等. 飘鱼微卫星位点的筛选及珠江流域 ５ 个地理群体的遗传多样性分析[Ｊ]. 水生生物学报ꎬ

２０２０ꎬ４４(３):５０１－５０８.
[１０] 商鹏ꎬ郭新颖ꎬ张健ꎬ等. 藏马微卫星标记遗传多样性研究[Ｊ]. 中国农业大学学报ꎬ２０１９ꎬ２４(９):９８－１０４.
[１１] 黄承勤ꎬ黄英毅ꎬ黄欣ꎬ等. 湖栖鳍虾虎鱼微卫星 ＤＮＡ 标记的开发与群体遗传多样性分析[Ｊ]. 动物学杂志ꎬ２０２０ꎬ５５(１):

６１－７６.
[１２] 王豆ꎬ许冠ꎬ王洪永ꎬ等. 中国圈养林麝微卫星 ＤＮＡ 多样性研究[Ｊ]. 兽类学报ꎬ２０１９ꎬ３９(６):５９９－６０７.
[１３] 朱克诚ꎬ宋岭ꎬ刘宝锁ꎬ等. 黄鳍棘鲷家系亲缘关系鉴定[Ｊ]. 水产学报ꎬ２０２０ꎬ４４(３):３５１－３５７.
[１４] 袁耀华ꎬ耿广耀ꎬ杨淑慧ꎬ等. 非洲企鹅微卫星 ＤＮＡ 的筛选及其遗传多样性分析[ Ｊ]. 野生动物学报ꎬ２０１９ꎬ４０(３):

６６４－６６９.
[１５] ＦＡＯ￣ＦＩＥＳ. Ａｑｕａｔｉｃ ｓｃｉｅｎｃｅｓ ａｎｄ ｆｉｓｈｅｒｉｅｓ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｓｙｓｔｅｍ(ＡＳＦＩＳ)ｓｐｅｃｉｅｓ ｌｉｓｔ[ＥＢ / ＯＬ]. [２０２０－０８－１３]. ｈｔｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.

ｆａｏ.ｏｒｇ / ｆｉｓｈｅｒｙ / ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ / ａｓｆｉｓ / ｅｎ.
[１６] ＺＨＯＵ ＴꎬＬＩ ＮꎬＪＩＮ Ｙ Ｌꎬｅｔ ａｌ. Ｃｈｅｍｏｋｉｎｅ Ｃ－Ｃ ｍｏｔｉｆ ｌｉｇａｎｄ ３３ ｉｓ ａ ｋｅｙ ｒｅｇｕｌａｔｏｒ ｏｆ ｔｅｌｅｏｓｔ ｆｉｓｈ ｂａｒｂｅｌ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ[ Ｊ].

Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｕｎｉｔｅｄ Ｓｔａｔｅｓ ｏｆ Ａｍｅｒｉｃａꎬ２０１８ꎬ１１５(２２):５０１８－５０２７.
[１７] 徐杰杰ꎬ郑翔ꎬ李杰ꎬ等. 黄颡鱼(Ｐｅｌｔｅｏｂａｇｒｕｓ ｆｕｌｖｉｄｒａｃｏ)全基因组微卫星分布特征研究[Ｊ]. 基因组学与应用生物学ꎬ

２０２０ꎬ３９(１２):５４８８－５４９８.
[１８] 徐杰杰ꎬ郑翔ꎬ张鑫宇ꎬ等. ４ 种河鲀全基因组微卫星分布特征分析研究[Ｊ / ＯＬ]. 基因组学与应用生物学:１－１１[２０２０－

０８－１３]. ｈｔｔｐ: / / ｋｎｓ.ｃｎｋｉ.ｎｅｔ / ｋｃｍｓ / ｄｅｔａｉｌ / ４５.１３６９.ｑ.２０１９１１２６.１０１９.００２.ｈｔｍｌ.
[１９] 崔建洲ꎬ申雪艳ꎬ杨官品ꎬ等. 红鳍东方鲀基因组微卫星特征分析[Ｊ]. 中国海洋大学学报(自然科学版)ꎬ２００６ꎬ３６(２):

２４９－２５４ꎬ２７２.
[２０] ＳＵＢＲＡＭＡＮＩＡＮ ＳꎬＭＩＳＨＲＡ Ｒ ＫꎬＳＩＮＧＨ Ｌ. Ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｒｅｐｅａｔｓ ｉｎ ｈｕｍａｎｓ:ｔｈｅｉｒ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ

ｄｅｎｓｉｔｙ ｉｎ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｇｅｎｏｍｉｃ ｒｅｇｉｏｎｓ[Ｊ]. Ｇｅｎｏｍｅ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ２００３ꎬ４(２):Ｒ１３.
[２１] 涂飞云ꎬ刘俊ꎬ韩卫杰ꎬ等. 食蟹猴全基因组微卫星分布特征分析[Ｊ]. 野生动物学报ꎬ２０１８ꎬ３９(２):４００－４０４.
[２２] 黄杰ꎬ刘磊ꎬ杨波ꎬ等. 普通鸬鹚基因组微卫星分布规律研究[Ｊ]. 野生动物学报ꎬ２０２０ꎬ４１(１):１０８－１１４.
[２３] 黄杰ꎬ杜联明ꎬ李玉芝ꎬ等. 红原鸡全基因组中微卫星分布规律研究[Ｊ]. 四川动物ꎬ２０１２ꎬ３１(３):３５８－３６３.
[２４] 甘丽萍ꎬ田辉ꎬ唐恒ꎬ等. ６ 种鳞翅目昆虫全基因组 ＳＳＲ 分布规律[Ｊ / ＯＬ]. 基因组学与应用生物学:１－１０[２０２０－０９－１５].

ｈｔｔｐ: / / ｋｎｓ.ｃｎｋｉ.ｎｅｔ / ｋｃｍｓ / ｄｅｔａｉｌ / ４５.１３６９.Ｑ.２０１９０９０６.１５４８.００４.ｈｔｍｌ.
[２５] ＨＡＮＣＯＣＫ Ｊ Ｍ. Ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｅｘｐａｎｄｉｎｇ ｇｅｎｏｍｅ[Ｊ]. ＢｉｏＥｓｓａｙｓ:Ｎｅｗｓ ａｎｄ Ｒｅｖｉｅｗｓ ｉｎ ＭｏｌｅｃｕｌａｒꎬＣｅｌｌｕｌａｒ ａｎｄ

Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ１９９６ꎬ１８(５):４２１－４２５.
[２６] 涂飞云ꎬ刘晓华ꎬ杜联明ꎬ等. 大鼠全基因组微卫星分布特征研究[Ｊ]. 江西农业大学学报ꎬ２０１５ꎬ３７(４):７０８－７１１.
[２７] ＳＣＨＵＧ Ｍ ＤꎬＷＥＴＴＥＲＳＴＲＡＮＤ Ｋ ＡꎬＧＡＵＤＥＴＴＥ Ｍ Ｓꎬｅｔ ａｌ. Ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｎｄ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｏｆ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｌｏｃｉ ｉｎ

ｄｒｏｓｏｐｈｉｌａ ｍｅｌａｎｏｇａｓｔｅｒ[Ｊ]. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ１９９８ꎬ７(１):５７－７０.
[２８] 魏朝明ꎬ孔光耀ꎬ廉振民ꎬ等. 蜜蜂全基因组中微卫星的丰度及其分布[Ｊ]. 昆虫知识ꎬ２００７ꎬ４４(４):５０１－５０４.
[２９] 崔凯ꎬ岳碧松. 绿尾虹雉全基因组微卫星分布规律研究[Ｊ]. 四川动物ꎬ２０１８ꎬ３７(５):５３３－５４０.
[３０] 黄杰ꎬ周瑜ꎬ刘与之ꎬ等. 基于 ４５４ ＧＳ ＦＬＸ 高通量测序的四川山鹧鸪基因组微卫星特征分析[ Ｊ]. 四川动物ꎬ２０１５ꎬ

３４(１):８－１４.
[３１] 戚文华ꎬ蒋雪梅ꎬ肖国生ꎬ等. 牛和绵羊全基因组微卫星序列的搜索及其生物信息学分析[ Ｊ]. 畜牧兽医学报ꎬ２０１３ꎬ

—０７—

􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉



苏孟园ꎬ等:花斑无须鲶(Ａｇｅｎｅｉｏｓｕｓ ｍａｒｍｏｒａｔｕｓ)全基因组微卫星分布特征研究

４４(１１):１７２４－１７３３.
[３２] 戚文华ꎬ蒋雪梅ꎬ肖国生ꎬ等. 猪全基因组中微卫星分布规律[Ｊ]. 畜牧与兽医ꎬ２０１４ꎬ４６(８):９－１３.
[３３] 汪自立ꎬ黄杰ꎬ杜联明ꎬ等. 二斑叶螨和肩突硬蜱基因组微卫星分布规律研究[Ｊ]. 四川动物ꎬ２０１３ꎬ３２(４):４８１－４８６.
[３４] ＫＡＴＴＩ Ｍ ＶꎬＲＡＮＪＥＫＡＲ Ｐ ＫꎬＧＵＰＴＡ Ｖ Ｓ. Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔｓ ｉｎ ｅｕｋａｒｙｏｔｉｃ ｇｅｎｏｍｅ

ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ[Ｊ]. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎꎬ２００１ꎬ１８(７):１１６１－１１６７.
[３５] 王晨ꎬ杜联明ꎬ李鹏ꎬ等. 德国小蠊全基因组中微卫星分布规律[Ｊ]. 昆虫学报ꎬ２０１５ꎬ５８(１０):１０３７－１０４５.
[３６] 余泉友ꎬ李斌ꎬ李关荣ꎬ等. 蚊子全基因组中微卫星的丰度及其分布(英文) [ Ｊ]. 生物化学与生物物理进展ꎬ２００５ꎬ

３２(５):４３５－４４１.
[３７] ＢＥＮＮＥＴＴ Ｐ. Ｄｅｍｙｓｔｉｆｉｅｄ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ[Ｊ]. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｐａｔｈｏｌｏｇｙꎬ２０００ꎬ５３(４):１７７－１８３.
[３８] 王小婷ꎬ张玉娟ꎬ何秀ꎬ等. 中华按蚊全基因组微卫星的鉴定、特征及分布规律[ Ｊ]. 昆虫学报ꎬ２０１６ꎬ５９(１０):１０５８－

１０６８.　
[３９] ＨＵＡＮＧ ＪꎬＬＩ Ｙ ＺꎬＤＵ Ｌ Ｍꎬｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ｓｕｒｖｅｙ ａｎｄ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ ｉｎ ｇｉａｎｔ ｐａｎｄａ(Ａｉｌｕｒｏｐｏｄａ ｍｅｌａｎｏｌｅｕｃａ)ꎬ

ｗｉｔｈ ａ ｆｏｃｕｓ ｏｎ ｔｈｅ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｏｆ ａ ｎｏｖｅｌ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｍａｒｋｅｒ ｓｙｓｔｅｍ[Ｊ]. ＢＭＣ Ｇｅｎｏｍｉｃｓꎬ２０１５ꎬ１６:６１.
[４０] 段永楠ꎬ刘奕ꎬ胡隐昌ꎬ等. 美丽硬仆骨舌鱼全基因组微卫星分布规律特征[Ｊ]. 中国农学通报ꎬ２０１９ꎬ３５(２３):１５２－１５８.
[４１] ＳＣＨＬＯＴＴＥＲＥＲ ＣꎬＴＡＵＴＺ Ｄ. Ｓｌｉｐｐａｇｅ ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｏｆ ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ＤＮＡ[Ｊ]. Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ１９９２ꎬ２０(２):２１１－２１５.
[４２] ＸＵ Ｙ ＴꎬＨＵ Ｚ ＸꎬＷＡＮＧ Ｃꎬｅｔ ａｌ. Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｅｒｆｅｃｔ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ａｎｄ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｌｅｖｅｌ ｉｎ

Ｒｈｅｓｕｓ ｍｏｎｋｅｙ(Ｍａｃａｃａ ｍｕｌａｔｔａ)[Ｊ]. Ｇｅｎｅꎬ２０１６ꎬ５９２(２):２６９－２７５.
[４３] ＭＯＲＧＡＮＴＥ ＭꎬＨＡＮＡＦＥＹ ＭꎬＰＯＷＥＬＬ Ｗ. Ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ ａｒｅ ｐｒｅｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｎｏｎｒｅｐｅｔｉｔｉｖｅ ＤＮＡ ｉｎ ｐｌａｎｔ

ｇｅｎｏｍｅｓ[Ｊ]. Ｎａｔｕｒｅ Ｇｅｎｅｔｉｃｓꎬ２００２ꎬ３０(２):１９４－２００.
[４４] ＰＥＡＲＳＯＮ Ｃ ＥꎬＳＩＮＤＥＮ Ｒ Ｒ. Ｔｒｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｒｅｐｅａｔ ＤＮＡ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ:ｄｙｎａｍｉｃ ｍｕｔａｔｉｏｎｓ ｆｒｏｍ ｄｙｎａｍｉｃ ＤＮＡ[ Ｊ]. Ｃｕｒｒｅｎｔ

Ｏｐｉｎｉｏｎ ｉｎ Ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ１９９８ꎬ８(３):３２１－３３０.
[４５] 罗文永ꎬ胡骏ꎬ李晓方. 微卫星序列及其应用[Ｊ]. 遗传ꎬ２００３ꎬ２５(５):６１５－６１９.
[４６] ＳＣＨＬＯＴＴＥＲＥＲ Ｃ. Ｇｅｎｏｍｅ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ:ａｒｅ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ ｒｅａｌｌｙ ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ? [Ｊ]. Ｃｕｒｒｅｎｔ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ１９９８ꎬ８(４):１３２－１３４.
[４７] ＧＡＬＬＩＥ Ｄ Ｒ. Ｔｈｅ ｃａｐ ａｎｄ ｐｏｌｙ(Ａ)ｔａｉｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｓｙｎｅｒｇｉｓｔｉｃａｌｌｙ ｔｏ ｒｅｇｕｌａｔｅ ｍＲＮＡ ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎａｌ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ[Ｊ]. Ｇｅｎｅｓ Ｄｅｖｅｌｏｐ￣

ｍｅｎｔꎬ１９９１ꎬ５(１１):２１０８－２１１６.
[４８] ＢＩＲＤ Ａ Ｐ. ＣｐＧ￣ｒｉｃｈ ｉｓｌａｎｄｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ ＤＮＡ ｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎ[Ｊ]. Ｎａｔｕｒｅꎬ１９８６ꎬ３２１(６０６７):２０９－２１３.
[４９] 黄杰ꎬ原宝东ꎬ杨承忠. 虎皮鹦鹉全基因组中微卫星分布规律研究[Ｊ]. 野生动物学报ꎬ２０１７ꎬ３８(３):４２２－４２６.
[５０] ＷＩＥＲＤＬ ＭꎬＤＯＭＩＮＳＫＡ ＭꎬＰＥＴＥＳ Ｔ Ｄ. Ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｉｎｓｔａｂｉｌｉｔｙ ｉｎ ｙｅａｓｔ:ｄｅｐｅｎｄｅｎｃｅ ｏｎ ｔｈｅ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ[Ｊ].

Ｇｅｎｅｔｉｃｓꎬ１９９７ꎬ１４６(３):７６９－７７９.
[５１] ＬＥＯＰＯＬＤＩＮＯ Ａ ＭꎬＰＥＮＡ Ｓ Ｄ Ｊ. Ｔｈｅ ｍｕｔａｔｉｏｎａｌ ｓｐｅｃｔｒｕｍ ｏｆ ｈｕｍａｎ ａｕｔｏｓｏｍａｌ ｔｅｔｒａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ[ Ｊ]. Ｈｕｍａｎ

Ｍｕｔａｔｉｏｎꎬ２００３ꎬ２１(１):７１－７９.
[５２] ＥＬＬＥＧＲＥＮ Ｈ. Ｈｅｔｅｒｏｇｅｎｅｏｕｓ ｍｕｔａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ ｉｎ ｈｕｍａｎ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ [ Ｊ]. Ｎａｔｕｒｅ Ｇｅｎｅｔｉｃｓꎬ２０００ꎬ

２４(４):４００－４０２.

[责任编辑:严海琳]

—１７—

􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉


