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　　摘要：植物转座子是广泛分布于植物基因组中的一类可移动元件，可分为ＤＮＡ转座子和反转录转座子。植物转
座子拷贝数丰富、插入位点多态性和高度异质性，非常适合用来开发分子标记。在了解国内外研究现状的基础上，分

析基于植物转座子的Ｓ－ＳＡＰ、ＩＲＡＰ、ＲＥＭＡＰ和ＲＢＩＰ等分子标记差异，归纳了这些标记在遗传多样性分析、变异鉴定
以及遗传连锁图谱构建等方面应用。
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１　植物转座子

植物转座子是广泛分布于植物基因组中的一类能从染色

体的一个位置跳跃到另一个位置或者另一条染色体的 ＤＮＡ
序列。根据转座机制的不同可分为 ＤＮＡ转座子和反转录转
座子。ＤＮＡ转座子是一类由 ＤＮＡ介导，通过“剪切 －复制”
进行转座的可移动元件，包括微型反向重复转座元件

（ｍｉｎｉａｔｕｒｅｉｎｖｅｒｔｅｄｒｅｐｅａｔｔｒａｎｓｐｏｓａｂｌｅｅｌｅｍｅｎｔｓ，简称 ＭＩＴＥｓ）
和Ｈｅｌｉｔｒｏｎ，其插入位点多态性丰富、拷贝数多。ＭＩＴＥｓ两端
由末端反向重复序列（ｔｅｒｍｉｎａｌｉｎｖｅｒｔｅｄｒｅｐｅａｔ，简称ＴＩＲ）和靶
位点重复序列（ｔａｒｇｅｔｓｉｔｅｄｕｐｌｉｃａｔｉｏｎ，简称 ＴＳＤ）组成，富含
Ｔ／Ａ，其转座主要依靠自主型ＤＮＡ转座子的转座酶。反转录
转座子是一类广泛分布于植物基因组的由 ＲＮＡ介导，通过
“复制－粘贴”进行转座的可移动遗传因子。根据是否具有
长末端重复元件（ｌｏｎｇｔｅｒｍｉｎａｌｒｅｐｅａｔ，简称 ＬＴＲ）又可分为
ＬＴＲ反转录转座子和非ＬＴＲ反转录转座子，其中ＬＴＲ反转录
转座子包括２种类型———Ｔｙ１－ｃｏｐｉａ和 Ｔｙ３－ｇｙｐｓｙ，非 ＬＴＲ
反转录转座子包括长散在核重复序列（ｌｏｎｇｉｎｔｅｒｓｐｅｒｓｅｄ
ｎｕｃｌｅａｒｅｌｅｍｅｎｔ，简称 ＬＩＮＥ）和短散在核重复序列（ｓｈｏｒｔ
ｉｎｔｅｒｓｐｅｒｓｅｄｎｕｃｌｅａｒｅｌｅｍｅｎｔ，简称ＳＩＮＥ）。植物转座子具有拷
贝数丰富、插入位点多态性、高度异质性等特点，非常适合用

来开发分子标记。

２　基于植物转座子的分子标记类型

目前基于反转录转座子的分子标记技术主要包括序列特

异 扩 增 多 态 性 （ｓｅｑｕｅｎｃｅ － ｓｐｅｃｉｆｉｃ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ，简称Ｓ－ＳＡＰ）、反转录转座子序列间扩增多态
性（ｉｎｔｅｒ－ｒｅｔｒｏｔｒａｎｓｐｏｓｏｎａｍｐｌｉｆｉｅｄｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，简称ＩＲＡＰ）、
反转录转座子 －微卫星扩增多态性（ｒｅｔｒｏｔｒａｎｓｐｏｓｏｎ－
ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅａｍｐｌｉｆｉｅｄｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，简称ＲＥＭＡＰ）、基于反转

录转座子的插入多态性（ｒｅｔｒｏｔｒａｎｓｐｏｓｎ－ｂａｓｅｄｉｎｓｅｒｔｉｏｎ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ，简称ＲＢＩＰ）。Ｓ－ＳＡＰ标记技术来源于扩增片
段长度多态性（ａｍｐｌｉｆｉｅｄｆｒａｇｍｅｎｔｌｅｎｇｔｈｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，简称
ＡＦＬＰ），由限制性内切酶Ｐｓｔ１和Ｍｓｅ１消化基因组ＤＮＡ，通过
连接接头进行预扩增和选择性扩增，在同一位置片段的有无

有判断其多态性。不仅可以检测反转录转座子内部变异，还

可以用来检测插入位点的多态性［１］。ＩＲＡＰ标记技术是利用
基于反转录转座子ＬＴＲ区域设计的引物，通过ＰＣＲ扩增出相
邻同一家族的反转录转座子成员间的片段，从而检测反转录

转座子插入位点间的多态性［２］。ＲＥＭＡＰ标记技术是利用基
于反转录转座子 ＬＴＲ区域和微卫星序列设计的引物，通过
ＰＣＲ扩增出反转录转座子与相邻微卫星间的片段，从而检测
反转录转座子与简单重复序列间的多态性［２］。ＲＢＩＰ标记技
术是以ＰＤＲ１反转录转座子设计引物，筛选基因组文库，通过
测序获得该反转录转座子及两侧翼的碱基序列，再通过设计

特异引物组合Ａ／Ｅ或Ｃ／Ｅ产生ＰＣＲ扩增产物［３］。这些基于

转座子的分子标记技术普遍具有共显性、高多态性和高重复

性等特征，已广泛应用于遗传多样性分析、变异鉴定和遗传连锁

图谱构建等方面。

３　基于植物转座子的分子标记应用

３．１　遗传多样性分析
基于 ＰＤＲ１的 Ｓ－ＳＡＰ标记技术显示豌豆属可分为

Ｐｉｓｕｍｆｕｌｖｕｍ、Ｐｉｓｕｍａｂｙｓｓｉｎｉｃｕｍ、Ｐｉｓｕｍｓｐｐ．等３组［４］。基于

Ｔｐｓ１２、Ｔｐｓ１９和ＰＤＲ１的 Ｓ－ＳＡＰ标记揭示了５５份不同豌豆
种间和种内的关系［５］。基于 Ｔｍｓ１元件的 Ｓ－ＳＡＰ标记技术
非常适合用来研究紫花苜蓿的遗传多样性［６］。基于ＢＡＲＥ－
１、ＢＡＧＹ－１、ＢＡＧＹ－２、Ｓａｂｒｉｎａ、Ｎｉｋｉｔａ、Ｓｕｋｋｕｌａ等６个反转录
转座子家族的Ｓ－ＳＡＰ分子标记可以用来比较大麦的遗传多
样性［７］。基于Ｖｉｎｅ－１的Ｓ－ＳＡＰ扩增能有效分析葡萄的遗
传多样性［８］。基于Ｔｙ１－ｃｏｐｉａ类反转录转座子的Ｓ－ＳＡＰ标
记技术可用于检测不同生态型黄瓜材料间的多态性［９］。利

用不同酶切组合 Ｓ－ＳＡＰ引物建立了适用于糯玉米的 ＤＮＡ
图谱［１０］。利用１０个Ｓ－ＳＡＰ引物组对２８份柿属基因型种质
进行遗传多样性分析，发现ＭｓｅＩ与反转录转座子引物组扩增

—１１—江苏农业科学　２０１８年第４６卷第２３期



性能最优［１１］。基于反转录转座子的２５对Ｓ－ＳＡＰ引物将２８
份柿属植物聚为２组［１２］。利用Ｓ－ＳＡＰ标记技术检测短芒大
麦突变系种群的遗传多样性，发现种群遗传变异主要存在于

种群内［１３］。利用基于杨梅 Ｔｙ１－ｃｏｐｉａ类反转录转座子 ＬＴＲ
序列设计的１８个Ｓ－ＳＡＰ引物将４８份杨梅试材分为３个组，
分组结果与地域来源基本一致［１４］。

基于２个不同类 ｃｏｐｉａ反转录转座子的 ＩＲＡＰ标记技术
将克莱门柚分成北非和西班牙２组，分组结果与地理来源基
本一致［１５］。利用基于反转录转座子 ＩＲＡＰ标记技术可以将
５９份烤烟品种分为１４个类群［１６］。为分析茄子遗传多样性，

根据马铃薯和烟草反转录转座子 ＬＴＲ区域设计引物并建立
了茄子ＩＲＡＰ分子标记体系［１７］。用基于马铃薯和烟草反转录

转座子ＬＴＲ区域设计的２组引物将３４份茄子材料分为３大
类群［１８］。通过优化各影响因素，建立了稳定的香菇 ＩＲＡＰ分
子标记技术体系［１９］。与ＩＳＳＲ方法相比，用ＩＲＡＰ标记分析烟
草种质资源遗传多样性的品种间遗传相异系数和多态性比率

更高［２０］。利用基于小麦反转录转座子 Ｗｉｓ２－１Ａ的 ＩＲＡＰ标
记技术可将２１个小麦品种聚成６大类群［２１］。沈玉英等利用

基于梅Ｔｙ１－ｃｏｐｉａ反转录转座子的ＩＲＡＰ标记技术体系研究
了梅的遗传多样性和亲缘关系［２２］。杜晓云等利用ＩＲＡＰ标记
技术揭示了部分柿属种间倍性进化关系［２３］。基于 Ｔｙ１－
ｃｏｐｉａ类反转录转座子的ＩＲＡＰ标记技术也适用于检测火龙果

ＩＲＡＰ多态性［２４］。利用ＩＲＡＰ标记可以区分３６份小麦材料的
抗性强弱关系［２５］。李慧等利用 ＩＲＡＰ标记技术研究显示，湖
北省建始县的“关口葡萄”与欧美杂交杂种亲缘关系最近，其

来源可能与“尼加拉”和“白香蕉”有关［２６］。崔博文等利用２９
条ＩＲＡＰ引物将１２份马尾松种质分为３类，并构建了ＤＮＡ指
纹图谱［２７］。王燕等利用 ＩＲＡＰ标记技术将４８份柿属植物区
分为野生君迁子居群、柿品种和浙江柿种质３组［２８］。贾春平

等基于４个稻属反转录转座子的ＬＴＲ区域设计引物，用ＩＲＡＰ
标记方法分析新疆粳稻种质资源的遗传多样性，发现多态性

比率为９３．４％的Ｈｏｕｂａ／Ｔｏｓ５／Ｏｓｒ１３引物最适合于ＤＮＡ指纹
图谱数据库构建，以０．５５为阀值将３７份新疆粳稻品种（系）
分为６大类群［２９］。１０个ＩＲＡＰ引物可将４９份江西柿属种质
资源分为柿、油柿、野柿３种［３０］。

沈玉英等利用 ＲＥＭＡＰ标记技术将２４个梅品种聚为 ３
组［３１］。通过 Ｔｙ１－ｃｏｐｉａ类反转录转座子 ＬＴＲ保守区域和
ＩＳＳＲ设计引物，王东等建立了甜瓜属 ＲＥＭＡＰ分子标记技术
体系［３２］。为鉴定中国水仙种质资源遗传多样性，林晓红等建

立了优化的ＲＥＭＡＰ技术体系［３３］。马忠友等建立了一种基于

ＭＩＴＥｓ的分子标记方法，可广泛应用到水稻及其他植物
上［３４］。利用ＡｈＭＩＴＥ转座子标记技术可以鉴定花生栽培种
及高世代材料的亲缘关系［３５］。基于植物转座子的分子标记

在遗传多样性中的应用详见表１。

表１　基于植物转座子的分子标记在遗传多样性中的应用

类型 植物种类 引物数量
多态性百分率

（％）
种质资源数量

（份）
聚类结果 遗传相似系数 参考文献

Ｓ－ＳＡＰ 豌豆 ７１ ３组 ［４］
豌豆 ５５ ［５］

紫花苜蓿 ７４．２４ ［６］
大麦 ［７］
葡萄 ２条 １５ ［８］
黄瓜 ２对 ４２．００ １０ ［９］
糯玉米 ２对 １１ ［１０］
柿属 １０个 ９９．３０ ２８ ［１１］
柿属 ２５对 ９３．３８ ２８ ２组 ０．６００ ［１２］

短芒大麦 ２对 ４个种群 ［１３］
杨梅 １８个 ４８ ３组 ［１４］

ＩＲＡＰ 克莱门柚 １４．６０ ２组 ［１５］
烤烟 ５个 ９６．０３ ５９ １４类 ０．５４０ ［１６］
茄子 ２组 ８３．７５ ３４ 三大类 ０．４８０ ［１７－１８］
香菇 １对 １８ ［１９］
烟草 ５条 ８７．４０ ２８ 三大类 ０．４９５ ［２０］
小麦 １条 ６３．００ ２１ 六大类 ０．２９０ ［２１］
梅 １个 ２４ ［２２］
柿属 ４条 ９８．９０ ２４ 三大类 ０．６１０ ［２３］
火龙果 ［２４］
小麦 １对 ３６ 二大类 ０．６１０ ［２５］

关口葡萄 １０条 ９４．１２ １５ 五大类 ０．６９０ ［２６］
马尾松 ２９条 ９１．１９ １２ ３类 ０．５７０ ［２７］
君迁子 ９条 ９５．１０ ４８ ３组 ０．６４０ ［２８］
粳稻 １对 ９３．４０ ３７ 六大类 ０．５５０ ［２９］
江西柿 １０个 １００．００ ５５ ４个种 ０．７１８ ［３０］

ＲＥＭＡＰ 梅 ５对 ８５．９２ ２４ ３组 ０．７３０ ［３１］
甜瓜 ２对 ４６ ２类 ０．７４０ ［３２］

中国水仙 １对 ［３３］
ＭＩＴＥｓ 水稻 ［３４］

花生 ３１对 ９６．４９ １１５ 三大组 ０．６９０ ［３５］
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３．２　变异鉴定
利用Ｓ－ＳＡＰ标记技术发现富士苹果芽变品种产生可能

与反转录转座子的插入有关［３６］。利用基于苹果 Ｔｙ１－ｃｏｐｉａ
类反转录转座子建立Ｓ－ＳＡＰ标记技术可以区分元帅苹果芽
变［３７］。一个基于苹果查尔酮合成酶基因启动子的特异性片

段可以用来鉴定芽变材料发生的性状变异［３８］。何平等用７
对基于反转录转座子的 Ｓ－ＳＡＰ标记引物将１５个苹果芽变
品种区分为嘎拉系、元帅系和富士系［３９］。基于普通欧柑特异

片段的Ｓ－ＳＡＰ标记技术可鉴别青瓯柑品种［４０］。

基于反转录转座子的单引物 ＩＲＡＰ－ＰＣＲ可以有效建立
３３份柿属植物基因型的 ＤＮＡ指纹图谱，可以区分芽变品
种［４１］。基于反转录转座子序列开发的分子标记可用来鉴定

族毛麦染色质，提高小麦－族毛麦易位系的利用价值［４２］。基

于苹果反转录转座子ＬＴＲ保守区域设计引物的ＩＲＡＰ标记技
术可以鉴定部分芽变品种［４３］。通过利用ＩＲＡＰ引物鉴定元帅
苹果和富士苹果无性系芽变，揭示转座插入和反转录转座子

间重组是苹果无性系变异的重要机制［４４］。利用ＩＲＡＰ标记技

术构建的苹果指纹图谱，可以作为短枝和着色芽变鉴定的依

据［４５］。基于反转录转座子引物ＩＲＡＰ标记可鉴定遗传背景高
度相似的磨盘柿芽变［４６］。林晓红等利用ＩＲＡＰ标记技术研究
中国水仙自然变异体，发现转座子插入和反转录转座子间重

组是中国水仙变异的重要机制［４７］。ＩＲＡＰ引物标记可用于分
析金枣柿实生后代的遗传变异［４８］。利用基于旱酥梨及其红

皮芽变Ｔｙ１－ｃｏｐｉａ反转录转座子的ＩＲＡＰ标记技术可以建立
ＤＮＡ指纹图谱［４９］。

成文革等用ＲＥＭＡＰ标记技术分析吉生羊草体细胞无性
系变异，发现其遗传相似性系数范围比 ＩＳＳＲ技术要大［５０］。

冯荣芳等用基于反转录转座子的ＲＥＭＡＰ标记技术证实红翎
菜科海藻存在较高程度变异［５１］。基于 ＡｈＭＩＴＥ１转座子标记
技术可以有效鉴定花生 Ｆ１代杂种的真实性［５２］。利用

ＡｈＭＩＴＥ１转座子标记可对栽培种花生 Ｆ１代杂交种子的真伪
进行鉴定［５３］。基于植物转座子的分子标记在变异鉴定中的

应用详见表２。

表２　基于植物转座子的分子标记在变异鉴定中的应用

类型 植物种类 引物数量
多态性百分率

（％）
种质资源数量

（份）
聚类结果 遗传相似系数 参考文献

Ｓ－ＳＡＰ 苹果 ６对 １４ ［３６］
苹果 ６个 ８ ４类 ０．９３０ ［３７］
苹果 １对 ［３８］
苹果 ７对 ５７．１０ １５ ３类 ０．８００ ［３９］
柑橘 ２条 ３ ［４０］

ＩＲＡＰ 柿属 １个 ３３ ［４１］
族毛麦 １对 １２ ［４２］
苹果 １对 １２ ［４３］
苹果 ６对 ３１ ２类 ０．６５０ ［４４］
苹果 ３１ ［４５］
磨盘柿 ４条 １１ ３ ０．９４０ ［４６］
中国水仙 ４对 ６９．４９ ４ ２类 ０．６８０ ［４７］
金枣柿 ２０条 ９７．５０ ４６ ３ ０．９５４ ［４８］
梨 ５条 １０．９５ ３ ０．１１５ ［４９］

ＲＥＭＡＰ 吉生羊草 ２３条 ３．１５ １９ ４组 ０．９９６ ［５０］
红翎菜科 ２０对 １００．００ ２４ ５个群体 ０．２２０ ［５１］

ＭＩＴＥｓ 花生 ７对 １６６ ［５２］
花生 ［５３］

３．３　遗传连锁图谱构建
基于Ｔｙ１－ｃｏｐｉａ反转录转座子 ＬＴＲ区域设计的引物可

以分析棉属不同种，构建棉花高密度遗传图谱［５４］。王利英等

根据大麦和烟草反转录转座子 Ｂａｒｅ－１、Ｔｔｏ１的 ＬＴＲ区域设
计引物，建立了茄子ＩＲＡＰ和ＲＥＭＡＰ分子标记技术体系［５５］。

用基于烟草反转录转座子 Ｔｎｔ１的 ＬＴＲ区域设计的引物可将
３２个百合品种完全区分［５６］。李芳等利用基于萝卜 Ｔｙ１－

ｃｏｐｉａ反转录转座子的ＩＲＡＰ标记技术构建了１４个萝卜品种
指纹图谱［５７］。在基于ＭＩＴＥｓ结构特征开发的１１９条引物中，
２１个ＭＩＴＥｓ位点间多态性（ｉｎｔｅｒ－ＭＩＴＥｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，简称
ＩＭＰ）标记可以整合定位到 １个 ＳＳＲ标记的遗传连锁图谱
上［５８］。基于植物转座子的分子标记在遗传连锁图谱构建中

的应用详见表３。

表３　基于植物转座子的分子标记在遗传连锁图谱构建中的应用

类型 植物种类 引物数量 多态性百分率（％） 种质资源数量（份） 标记数量 连锁群 参考文献

Ｓ－ＳＡＰ 棉花 １６对 ２８．１ ４ ［５４］
ＩＲＡＰ 茄子 １条 ９６．７ １４ ［５５］

百合 １条 ３２ ［５６］
萝卜 ２个 １４ ［５７］

ＲＥＭＡＰ 茄子 １对 ８９．７ １４ ［５５］
ＭＩＴＥｓ 烟草 １１９条 ５４．６ ９ ２１个 ７条 ［５８］
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４　结论

植物转座子是广泛分布于植物基因组中的一类可移动元

件，可分为ＤＮＡ转座子和反转录转座子。植物转座子拷贝数
丰富、插入位点多态性、高度异质性等特点，非常适合用来开

发分子标记。本研究在了解国内外研究现状的基础上，分析

基于植物转座子的Ｓ－ＳＡＰ、ＩＲＡＰ、ＲＥＭＡＰ、ＲＢＩＰ等分子标记
差异，归纳了这些标记在遗传多样性分析、变异鉴定以及遗传

连锁图谱构建等方面的应用。随着越来越多植物全基因组序

列的发布，在全基因组水平上鉴定植物转座子、高通量开发基

于植物转座子的分子标记将成为可能。
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［３１］沈玉英，高志红，王　飞，等．梅ＲＥＭＡＰ分子标记技术体系的优
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孙加祥．食用羽扇豆在澳大利亚的研究开发概况及其在我国的利用前景［Ｊ］．江苏农业科学，２０１８，４６（２３）：１５－１８．
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食用羽扇豆在澳大利亚的研究开发概况

及其在我国的利用前景

孙加祥
（江苏省农业科学院国际合作处，江苏南京２１００１４）

　　摘要：食用羽扇豆是一种营养价值高的适于干旱贫瘠地区生长的环境友好型作物，目前全球主要的种植地区是澳
大利亚。食用羽扇豆之所以越来越受到人们的重视，是因为它具有蛋白质含量高、膳食纤维含量高、脂肪含量低、淀粉

含量几乎为零的特点，并含有一系列生物活性因子，因而成为许多营养食品的配方之一。食用羽扇豆在我国的种植很

少，基于我国土壤分布的特点和国人对自身健康关注度的不断提高，羽扇豆在国内有着一定的发展空间。

　　关键词：羽扇豆；澳大利亚；营养价值；研究开发概况；利用前景
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作者简介：孙加祥（１９７２—），男，江苏盐城人，硕士，副研究员，主要从
事国际农业科技合作管理研究。Ｅ－ｍａｉｌ：ｏｆａ＠ｊａａｓ．ａｃ．ｃｎ。

　　羽扇豆原来仅作为畜牧业和水产养殖业饲料的一种原
料，近几十年来，澳大利亚等国一直致力于高蛋白、低生物碱

（苦味淡）和方便脱壳的羽扇豆新品种选育。由于其蛋白营

养价值高、具有保健功能，羽扇豆正逐渐被消费者所接受，并

慢慢走上人们日常生活的餐桌。

食用羽扇豆是澳大利亚西部和南部地区重要的农作物之

一，在当地俗称“澳豆”，其种植面积占整个澳大利亚食用豆

种植面积的 ３０％ ～４０％，主要栽培品种为蓝花羽扇豆
（Ｌｕｐｉｎｕｓａｎｇｕｓｔｉｆｏｌｉｕｓ），该品种别称澳大利亚甜羽扇豆。

澳大利亚的甜羽扇豆主要出口到韩国、日本、荷兰和西班

牙，另外澳大利亚还是中东地区优质、大粒白花羽扇豆的最大

进口来源国。

１　羽扇豆简介

羽扇豆又称鲁冰花，是豆科（Ｌｅｇｕｍｉｎｏｓａｅ）蝶形花亚科
（Ｐａｐｉｌｉｏｎｏｉｄｅａｅ）羽扇豆属（ＬｕｐｉｎｕｓＬｉｎｎ）植物的通称，该属类
型多样，其中部分种已为人们所认识。羽扇豆是１年生植物，
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