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　　摘要：为探讨青篱柴转录组中简单重复序列（ｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔ，简称ＳＳＲ）位点信息，开发青篱柴分子标记技
术，采用高通量测序技术获得青篱柴转录组原始试验数据，经过生物信息学软件Ｔｒｉｎｉｔｙ拼接后，获得６６７５５条单基因
簇（ｕｎｉｖｅｒｓａｌｇｅｎｅ，简称ｕｎｉｇｅｎｅ）。进一步采用生物信息学分析软件ＭＩＳＡ对所有的 ｕｎｉｇｅｎｅ进行 ＳＳＲ位点数据挖掘。
共计搜索出２２５４２个ＳＳＲ位点，分布在１８９７２条ｕｎｉｇｅｎｅ中，出现频率为３３．７７％，发生频率为２８．４２％，ＳＳＲ平均长度
为１５ｂｐ，平均分布频率是１／３．９８ｋｂ，在青篱柴转录组的ＳＳＲ中，单核苷酸、三核苷酸和二核苷酸重复序列为主要重复
类型，分别占总ＳＳＲ的４７．５９％、２７．９５％、２３．４５％。青篱柴转录组数据中ＳＳＲ序列共包括１６１种重复基元类型。其中
出现频率高的基序主要有Ａ／Ｔ、ＡＧ／ＣＴ、ＡＡＧ／ＣＴＴ、ＡＴ／ＡＴ、Ｃ／Ｇ、ＡＧＧ／ＣＴＴ。重复序列长度在１０～１４４ｂｐ之间，大多小
于２４ｂｐ，大于２４ｂｐ的仅有０．２２％（４８个ＳＳＲ位点）。另外，设计筛选得到１５４２５对ＳＳＲ引物。综上表明青篱柴ＳＳＲ
位点多态性潜能较高，具有很大的可开发性。
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　　简单重复序列（ｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔ，简称 ＳＳＲ）是指由
１～６个核苷酸为重复单位组成的串联重复序列，随机、广泛、
均匀地分布于真核生物基因组中，由于重复次数不同而造成

简单序列长度多态性（ｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅｌｅｎｇｔｈｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，简
称ＳＳＬＰ）［１］。不同物种的简单重复序列差异很大，主要表现
在重复次数、基序类型、长度以及在染色体上的分布情况等，

从而反映出物种间高度的等位基因多样性。虽然 ＳＳＲ具有
高度多态性，但其两端的序列一般都比较保守和专一，因此可

凭借两端的保守序列设计特异性的ＳＳＲ引物，通过ＰＣＲ技术
扩增出ＳＳＲ，再利用琼脂糖凝胶电泳或聚丙烯酰胺凝胶电泳
技术获得其长度多态性，即 ＳＳＲ分子标记。由此开发的 ＳＳＲ
分子标记技术具有操作简单、稳定性好、分布丰富、易检测、共

显性、等位基因变异多、遵循孟德尔遗传定律、进化所受选择

压力小以及种族特异性强等优点。目前，ＳＳＲ分子标记作为
重要的遗传标记，已经在品种纯度鉴定、基因功能定位、分子

辅助育种、遗传图谱构建以及亲缘关系分析等方面有广泛的

应用［２－３］。

早期开发ＳＳＲ分子标记的方法主要是基因组文库构建、
克隆测序和通过公共数据库中表达序列标签（ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｔａｇ，简称ＥＳＴ）进行开发。所需费用高、时间周期长、
步骤复杂、工作量大，且成功获得 ＳＳＲ阳性克隆和多态性引
物的概率很低［４］。鉴于当前新一代高通量测序技术发展迅

速，测序成本显著降低的状况。利用高通量测序技术对植物

进行转录组测序，具有快速高效、花费时间合理等优点，从基

因的结构和功能出发，通过新一代高通量测序技术，除了可以

全面快速地获得某一特定组织或器官在特定状态下几乎所有

的转录本信息，能可靠地发现大量特定组织在特定时间点的

基因表达数据之外［５］，还可根据测序结果开发具有基因信息

的ＳＳＲ分子标记［６－８］，运用该方法，已在刺梨［９］、党参［１０］、茯

苓［１１］、鱼腥草［１２］、杜仲［１３］等多种植物上开发出具有基因信息

的ＳＳＲ标记并应用于遗传分析。
青篱柴（Ｔｉｒｐｉｔｚｉａｓｉｎｅｎｓｉｓ）为亚麻科青篱柴属下的一个

种，属灌木或小乔木。其茎、叶能消肿止痛、接骨，在民间有用

药历史，但尚未见有关药学研究报道，从民族植物学的角度是

值得关注的物种。青篱柴花具有很好的观赏价值，可以对其

进行引种栽培。蔡湘文在黑叶猴的觅食生物学和营养分析的

研究中提到，青篱柴的叶是黑叶猴喜食的种类之一［１４］。杜小

浪等在重庆市彭水县进行第４次全国中药资源普查中发现了
青篱柴分布新纪录，青篱柴的原分布区域位于重庆市的南面，

重庆市可能是青篱柴分布的最北界，这对于植物谱系地理研

究具有重要意义［１５］。喻勋林等在湖南省都庞岭自然保护区

植物区系的研究中将青篱柴归类为石灰岩特有（或适生）植

物［１６］。蒋水元等在对广西壮族自治区石灰岩特有珍惜药用

植物类群的基本特征研究中，在药用植物的分布区类型构成

中，将青篱柴归为热带亚洲（印度 －马来西亚）类［１７］。国内

外暂无单独对青篱柴的研究报道。针对青篱柴研究的空白，

开展青篱柴的遗传多样性研究，揭示青篱柴资源的亲缘关系，

探究其在不同地理分布区的遗传差异，揭示其物种分化过程，

能为青篱柴种质资源的保护和合理利用提供理论依据。本研

究首次采用二代测序技术的方法，获得大量青篱柴转录组序

列信息，并对转录组数据中的 ＳＳＲ位点进行搜索和检测，分
析其分布及结构特点，并结合ＳＳＲ引物设计综合评价其可用
性，以期为在分子水平上研究青篱柴遗传多样性提供基础
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数据。

１　材料与方法

１．１　青篱柴材料及转录组数据来源
本试验转录组测序样本来源于贵州省黔东南苗族侗族自

治州施秉县云台山，采取同一株青篱柴个体上的幼嫩叶片、花

和枝干组织各１．５ｇ，进行等量混样，迅速放入液氮，送北京诺
禾致源科技股份有限公司提取 ｍＲＮＡ，利用 ＩｌｌｕｍｉｎａＨｉＳｅｑＴＭ

２０００高通量测序平台对其进行转录组测序，总计产出８．７１
ＧＢ数据，干净读序经 Ｔｒｉｎｉｔｙ组装后最终获得 ６６７５５条
ｕｎｉｇｅｎｅ，总长度为 ８９７０２６９０ｂｐ，平均长度为１３４４ｂｐ，过滤
后质量不低于 ２０的碱基比例（Ｑ２０，测序错误率 ＜１％）为
９７．４７％，表明测序结果良好，可对获得的数据进行进一步
分析。

１．２　青篱柴转录组ＳＳＲ的筛选
以组装出来的ｕｎｉｇｅｎｅ作为参考序列，使用ＭｉｃｒｏＳＡｔｅｌｌｉｔｅ

（简称 ＭＩＳＡ）软件（ｈｔｔｐ：／／ｐｇｒｃ．ｉｐｋ－ｇａｔｅｒｓｌｅｂｅｎ．ｄｅ／ｍｉｓａ／
ｍｉｓａ．ｈｔｍｌ）对青篱柴转录组中的 ＳＳＲ位点进行搜索和检测。
对应的各个核苷酸的最少重复次数分别为 １－１０、２－６、
３－５、４－５、５－５、６－５（如１－１０意思为以单核苷酸为重复单
位时，其重复数至少为１０才可以被检测到；２－６意思为以二
核苷酸为重复单位时，其最少重复数为６）。并且对不同 ＳＳＲ
类型在基因转录本的密度分布进行统计。同时筛选被间

隔≤１００ｂｐ碱基打断的复合型ＳＳＲ。
１．３　青篱柴ＳＳＲ引物设计

采用Ｐｒｉｍｅｒ３．０（２．３．５版，默认参数）进行 ＳＳＲ引物设
计，并针对预测到的每一个ＳＳＲ位点分别设计３组引物供后
期试验选择。

１．４　数据统计
将生成的文本文件导入到 Ｅｘｃｅｌ中进行基本的统计分

析。用ＳＳＲ出现频率、发生频率及其分布的平均距离、重复
类型、基元组成等分析青篱柴转录组 ＳＳＲ的分布特征，其中
出现频率 ＝搜索到的 ＳＳＲ总数／总 ｕｎｉｇｅｎｅ序列数；发生频

率＝有ＳＳＲ分布的序列数／总ｕｎｉｇｅｎｅ序列数；ＳＳＲ分布的平
均距离＝序列总长度／搜索到的ＳＳＲ数量。

２　结果与分析

２．１　青篱柴ＳＳＲ数量与分布
由表１可知，利用 ＭＩＳＡ软件对青篱柴转录组测序获得

的６６７５５条ｕｎｉｇｅｎｅ进行检索，共找到符合条件的 ＳＳＲ位点
有２２５４２个，分布于１８９７２条 ｕｎｉｇｅｎｅ中。ＳＳＲ发生频率为
２８．４２％，出现频率为 ３３．７７％。其中含单个 ＳＳＲ位点的
ｕｎｉｇｅｎｅ有１４０７１条，含２个及２个以上 ＳＳＲ位点的 ｕｎｉｇｅｎｅ
有４９０１条。复合型ＳＳＲ数量为１５７３个。

表１　青篱柴转录组中ＳＳＲ搜索结果

项目 数值

检测的序列总数（条） ６６７５５
检测序列总的大小（ｂｐ） ８９７０２６９０
检测到的ＳＳＲ位点总数（个） ２２５４２
包含ＳＳＲ位点的序列数（条） １８９７２
含１个以上ＳＳＲ位点的序列数（条） ４９０１
含复合型ＳＳＲ的序列数（个） １５７３
ＳＳＲ发生频率（％） ２８．４２

　　由表２可知，青篱柴转录组 ＳＳＲ位点的种类非常丰富，
从单碱基到六碱基重复均有分布，对１～６ｂｐ的 ＳＳＲ重复基
元类型进行统计可以看出，每个重复类型所含的数量相差很

大。主要重复类型是单核苷酸，占ＳＳＲ总数的４７．５９％，其次
为三核苷酸和二核苷酸，分别占 ２７．９５％、２３．４５％，四核苷
酸、五核苷酸、六核苷酸重复的数量极少，总计占１．０１％，但
类型很丰富，其中四核苷酸重复基序数量高于五核苷酸、六核

苷酸。从分布情况看，相应的不同重复基序长度 ＳＳＲ分布的
平均距离差距很大，其中单核苷酸重复最多，每条 ＳＳＲ分布
平均距离为８．３６ｋｂ，其次为三核苷酸重复，每条 ＳＳＲ分布的
平均距离为１４．２３ｋｂ，六核苷酸重复最少，每条 ＳＳＲ分布的
平均距离为 ６９００．２１ｋｂ，整体上青篱柴转录组中平均每
３９７９ｂｐ就含有１个ＳＳＲ位点。

表２　青篱柴转录组ＳＳＲ各重复类型的分布特征

重复类型
数量

（个）

占总ＳＳＲ比例
（％）

频率

（％）
平均距离

（ｋｂ）
总长度

（ｂｐ）
平均长度

（ｂｐ）

单核苷酸重复 １０７２８ ４７．５９ １６．０７ 　８．３６ １３５２４０ １３
二核苷酸重复 ５２８５ ２３．４５ ７．９２ １６．９７ ８４１６８ １６
三核苷酸重复 ６３０２ ２７．９５ ９．４４ １４．２３ １０５９５７ １７
四核苷酸重复 １８９ ０．８４ ０．２８ ４７４．６２ ３８８８ ２１
五核苷酸重复 ２５ ０．１１ ０．０４ ３８５５．１１ ６３５ ２５
六核苷酸重复 １３ ０．０６ ０．０２ ６９００．２１ ４６２ ３６

２．２　青篱柴转录组ＳＳＲ的特性
青篱柴转录组ＳＳＲ位点的序列总长高达３３０３５０ｂｐ，平

均每个ＳＳＲ位点长度为１５ｂｐ，其中１～６ｂｐ各核苷酸重复基
元类型的ＳＳＲ位点平均长度依次分别为 １３、１６、１７、２１、２５、
３６ｂｐ。青篱柴转录组ＳＳＲ位点的重复次数分布在５～２４次
之间，其中重复次数以１０次最多，有５０１３个，占总 ＳＳＲ数量
的２２．２４％，其后依次是５、６、１１、７次，分别占总 ＳＳＲ数量的
１６７１％、１４．２９％、９．５４％、７．９９％。不同类型ＳＳＲ重复单元的
重复次数分布存在差异，单核苷酸重复以１０次重复为主；二核

苷酸重复以６次重复为主；三核苷酸、四核苷酸、五核苷酸、六
核苷酸重复均以５次重复为主。不同类型ＳＳＲ重复单元均随
着重复次数的增加，位点数量呈递减的趋势。另外，随着青篱

柴转录组ＳＳＲ位点的重复次数增多，单核苷酸重复类型所占
比例越大。其中，重复次数在１０次以上的ＳＳＲ位点中，单核苷
酸重复类型的ＳＳＲ位点所占比例高达９６．２３％（图１）。
　　在青篱柴转录组中的 ＳＳＲ位点长度分布于１０～１４４ｂｐ
之间，长度为１０～２４ｂｐ的重复序列最多，占９９．７８％；其次是
２５～４２ｂｐ的序列重复，占０．１９％；大于４３ｂｐ的重复序列仅
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占００３％（图２）。

　　青篱柴转录组中共含有１６１种不同基序序列类型的ＳＳＲ
位点，从单核苷酸重复到六核苷酸重复依次有４、１２、６０、６４、
９、１２种类型。从ＳＳＲ位点重复单元出现频率（表３）来看，单
核苷酸重复中Ａ／Ｔ重复基序类型占绝对的优势，占总ＳＳＲ位
点数量的４３．００２％，二核苷酸重复中以 ＡＧ／ＣＴ和 ＡＴ／ＡＴ重
复基序为主，分别占总 ＳＳＲ位点数量的１６．６０５％、５．７１４％。
在三核苷酸重复单元中以ＡＡＧ／ＣＴＴ基序类型最多，占总ＳＳＲ
位点数量的１０．６９２％，另外，四核苷酸、五核苷酸、六核苷酸
重复基元类型因分布很少，包含的各重复基序类型出现频率

较低。

２．３　青篱柴转录组ＳＳＲ引物设计
采用Ｐｒｉｍｅｒ３．０引物批量设计程序对２２５４２个 ＳＳＲ位

点的两端序列进行引物设计，１５４２５条序列引物设计成功，成
功率为６８．４３％。在设计成功的１５４２５对引物中，扩增产物
为单碱基重复的最多，有７４８２个，占４８．５１％；其次为三碱基
和二碱基重复，分别占２７．３６％、１７．７３％。另外，ＰＣＲ产物为
复合型重复（含有一个以上 ＳＳＲ位点重复基元）的占５．３４％
（表４）。
２．３　青篱柴转录组ＳＳＲ的可用性评价

鉴定分子标记可用性能的重要参考指标之一是其多态

性，通常ＳＳＲ长度是影响其多态性高低的重要因素，Ｔｅｍｎｙｋｈ
等研究表明，ＳＳＲ长度大于２０ｂｐ时具有高度多态性，长度在
１２～２０ｂｐ之间的ＳＳＲ具有中度多态性，而长度在１２ｂｐ以下

时多态性极低［１８］。因此本研究对青篱柴转录组 ＳＳＲ位点进
行搜索的筛选标准为单核苷酸重复至少１０次，二核苷酸重复
至少６次，三至六核苷酸重复至少５次。经统计发现，青篱柴
转录组ＳＳＲ的长度大多集中在１２～４５ｂｐ之间，其中长度大
于２０ｂｐ具有高度多态性的 ＳＳＲ共有１７３９个，占总 ＳＳＲ的
７．７１％；长度在１２～２０ｂｐ之间具有中度多态性的 ＳＳＲ共有
１４７５６个，占总ＳＳＲ的６５．４６％。另外，根据Ｚｈａｎｇ等的研究
表明，高级重复单元类型的ＳＳＲ多态性普遍比低级重复单元
类型的低［１９］。本试验获取的ＳＳＲ主要是低级重复单元，如单
核苷酸、三核苷酸、二核苷酸重复所占比例为８７．２７％，对青
篱柴转录组ＳＳＲ进行统计分析发现，长度大于２０ｂｐ的 ＳＳＲ
全部属于单核苷酸重复，共包含５０８个 ＳＳＲ位点，表明这部
分青篱柴ＳＳＲ具有高度多态性潜能，可以预计在青篱柴基因
功能表达差异研究方面具有很好的利用价值。

３　讨论与结论

目前高通量测序技术发展迅速、测序成本显著降低，因此

产生了大量的转录组测序数据，尤其是对于未知基因组序列

的物种，其在转录组学中的研究越来越广泛。基于转录组测

序的ＳＳＲ分子标记因其具有重复性好、等位差异多、多态性
十分丰富、覆盖面广等优点，目前已广泛应用于多种植物的品

种选育和遗传多样性研究中。ＳＳＲ广泛分布于各种真核生物
的基因组中，大约每隔１０～５０ｋｂ就存在１个 ＳＳＲ。在植物
中，平均２３．３ｋｂ就有１个ＳＳＲ［２０］。

本研究首次通过高通量测序技术得到青篱柴转录组数据

信息，经过组装与定位得到总计６６７５５条 ｕｎｉｇｅｎｅ，搜索到符
合条件的ＳＳＲ位点共计 ２２５４２个，分布于１８９７２条 ｕｎｉｇｅｎｅ
中，平均分布频率为１／３．９８ｋｂ，明显高于云南松、菠菜、南方
红豆杉、灯盏花、洋葱、藏茵陈、川西獐牙菜等［２１－２６］，略低于刺

梨、蓝靛果忍冬、菜薹等［２７－２８］。ＳＳＲ位点出现频率为
３３７７％，明显高于红松、鱼腥草、印度南瓜、党参、金钗石斛、
芇菜、野三七、茄子等，低于杜仲、芙蓉李等［２９－３５］。造成不同

物种ＳＳＲ位点的出现频率和平均分布频率差异的原因可能
与转录组数据中ｕｎｉｇｅｎｅ数量及长度、ＳＳＲ筛选的条件以及物
种本身基因组差异等有关［３６］。综上说明青篱柴转录组中

—６５— 江苏农业科学　２０１９年第４７卷第２期



表３　青篱柴转录组ＳＳＲ重复基元的类型

重复类型 重复基元 数量
频率

（％）
比例

（％）

单核苷酸 Ａ／Ｔ １０９９６ １６．４７２ ４３．００２
Ｃ／Ｇ １２３９ １．８５６ ４．８４５

二核苷酸 ＡＧ／ＣＴ ４２４６ ６．３６１ １６．６０５
ＡＴ／ＡＴ １４６１ ２．１８９ ５．７１４
ＡＣ／ＧＴ ３１７ ０．４７５ １．２４０
ＣＧ／ＣＧ ３ ０．００４ ０．０１２

三核苷酸 ＡＡＧ／ＣＴＴ ２７３４ ４．０９６ １０．６９２
ＡＧＧ／ＣＣＴ ９９８ １．４９５ ３．９０３
ＡＴＣ／ＡＴＧ ６４０ ０．９５９ ２．５０３
ＡＧＣ／ＣＴＧ ５９６ ０．８９３ ２．３３１
ＡＡＴ／ＡＴＴ ５９２ ０．８８７ ２．３１５
ＣＣＧ／ＣＧＧ ４６６ ０．６９８ １．８２２
ＡＡＣ／ＧＴＴ ３８９ ０．５８３ １．５２１
ＡＣＣ／ＧＧＴ ３８０ ０．５６９ １．４８６
ＡＣＧ／ＣＧＴ １３２ ０．１９８ ０．５１６
ＡＣＴ／ＡＧＴ １３０ ０．１９５ ０．５０８

四核苷酸 ＡＡＡＧ／ＣＴＴＴ、ＡＡＡＣ／ＧＴＴＴ、ＡＡＧＧ／ＣＣＴＴ、ＡＧＡＴ／ＡＴＣＴ １８９ ０．３１９ ０．８３３
ＡＡＡＴ／ＡＴＴＴ、ＡＡＴＴ／ＡＡＴＴ、ＡＴＣＣ／ＡＴＧＧ、ＡＣＴＣ／ＡＧＴＧ
ＡＡＴＣ／ＡＴＴＧ、ＡＧＧＧ／ＣＣＣＴ、ＡＣＡＴ／ＡＴＧＴ、ＡＧＣＣ／ＣＴＧＧ
ＡＧＣＴ／ＡＧＣＴ、ＡＧＧＣ／ＣＣＴＧ、ＡＡＴＧ／ＡＴＴＣ、ＡＣＡＧ／ＣＴＧＴ
ＡＴＧＣ／ＡＴＧＣ、ＡＣＣＴ／ＡＧＧＴ、ＡＧＣＧ／ＣＧＣＴ、ＡＡＣＣ／ＧＧＴＴ

五核苷酸 ＡＡＴＡＣ／ＡＴＴＧＴ、ＡＡＧＧＧ／ＣＣＣＴＴ、ＡＡＡＡＴ／ＡＴＴＴＴ ２５ ０．０３７ ０．０９８
ＡＡＡＧＧ／ＣＣＴＴＴ、ＡＡＣＣＴ／ＡＧＧＴＴ、ＡＡＧＡＧ／ＣＴＣＴＴ
ＡＣＡＴＧ／ＡＴＧＴＣ、ＡＣＴＧＧ／ＡＧＴＣＣ、ＡＧＡＧＧ／ＣＣＴＣＴ

六核苷酸 ＡＡＡＧＡＧ／ＣＴＣＴＴＴ、ＡＡＧＣＡＧ／ＣＴＧＣＴＴ １３ ０．０２１ ０．０５５
ＡＡＴＧＡＧ／ＡＴＴＣＴＣ、ＡＡＣＡＣＣ／ＧＧＴＧＴＴ
ＡＡＣＧＡＧ／ＣＧＴＴＣＴ、ＡＡＣＧＧＣ／ＣＣＧＴＴＧ
ＡＣＣＡＣＧ／ＣＧＴＧＧＴ、ＡＣＣＣＣＣ／ＧＧＧＧＧＴ
ＡＧＡＧＧＧ／ＣＣＣＴＣＴ、ＡＧＧＡＴＧ／ＡＴＣＣＴＣ

表４　ＰＣＲ扩增产物包含重复基元类型汇总

重复类型
数量

（个）

比例

（％）

简单重复　 单碱基 ７４８２ ４８．５１
二碱基 ２７３５ １７．７３
三碱基 ４２２１ ２７．３６
四碱基 １３６ ０．８８
五碱基 ２０ ０．１３
六碱基 ７ ０．０５

复合型重复 非连续 ８１２ ５．２６
连续　 １２ ０．０８

ＳＳＲ重复位点数量相对而言比较丰富，可为 ＳＳＲ的开发提供
重要的资源库。

不同物种之间ＳＳＲ主要重复类型有所差异，很多植物的
ＳＳＲ主要以二核苷酸、三核苷酸重复单元类型为主。本研究
发现，青篱柴转录组 ＳＳＲ重复基元类型主要以单核苷酸为
主，占全部ＳＳＲ的４７．５９％，其次是三核苷酸，占全部 ＳＳＲ的
２７９５％。这与红松、菜薹、茄子等相似，但与云南松、鱼腥草、
洋葱、藏茵陈、刺梨等物种不同，这些植物中 ＳＳＲ的主要类型
是三核苷酸重复。有研究表明，ＳＳＲ的多态性与不同基序序
列类型有一定关联，ＳＳＲ的重复基序类型中普遍存在 Ａ／Ｔ优

势。Ｇ／Ｃ重复基序类型在多数植物中很难见到，出现频率都
很低。原因可能是打破 Ａ／Ｔ碱基对之间的氢键所需的能量
低于Ｇ／Ｃ碱基对之间的氢键，Ａ／Ｔ的波动较 Ｇ／Ｃ容易［３６］。

但也有观点认为，由于甲基化的Ｃ残基转化为Ｔ及位于３′末
端的ｐｏｌｙＡ序列插入基因组后形成富含 Ａ的原始 ＳＳＲ，导致
重复基序中Ａ／Ｔ优势的出现［３７］，具体原因有待进一步研究分

析。本研究也发现，青篱柴转录组 ＳＳＲ重复基序类型出现最
多的是 Ａ／Ｔ，所占比例为 ４３．００２％。其次，ＡＴ／ＡＴ和 ＡＡＴ／
ＡＴＴ重复基序类型出现次数仍然很高，所占比例分别为
５７１４％、２．３１５％，表现出较明显的 Ａ／Ｔ优势。而 Ｇ／Ｃ在所
有重复基序类型中的出现频率极低，Ｃ／Ｇ和ＣＧ／ＣＧ在单核苷
酸和二核苷酸中所占的比例分别仅为４．８４５％、０．０１２％，这
很好地验证了上述观点。总的来讲，青篱柴转录组 ＳＳＲ不仅
出现频率高、平均分布频率广，且类型丰富，具有较高的多态

性潜能和可用性。本研究明确了青篱柴转录组 ＳＳＲ位点的
基本特征，其结果可为开发青篱柴 ＳＳＲ分子标记奠定基础。
与此同时，伴随着青篱柴 ＳＳＲ分子标记的开发和利用，对于
丰富青篱柴分子标记类型，加快青篱柴功能基因资源的开发

利用，建立青篱柴种质资源评价和改良机制，对青篱柴进行遗

传结构、遗传分化、居群动态和遗传多样性分析等具有重要

意义。
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