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　　摘要：为发掘出一批香蕉的ＳＮＰ位点、进一步研究香蕉的遗传关系、相关性状的定位等打下基础，从美国国立生
物技术信息中心（ＮａｔｉｏｎａｌＣｅｎｔｅｒｆｏｒＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙＩｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ，ＮＣＢＩ）的ｄｂＥＳＴ数据库下载４６６６５条香蕉ＥＳＴ序列，经
生物信息学方法分析发掘ＥＳＴ－ＳＮＰ位点，并对其所在核酸序列进行功能注释分析。通过对４６６６５条ＥＳＴ进行拼接，
共得到３４９０条重叠群（ｃｏｎｔｉｇｓ），在含有４条以上重叠群中发现有３９条重叠群中含有ＳＮＰ位点，从中筛选出１２７个候
选ＳＮＰ位点，其碱基突变类型中转换、颠换分别占 ＳＮＰ位点总数的６３．７８％、３６．２２％。通过序列比对分析发现了３４
个与香蕉相关基因，证明ＮＣＢＩ中的香蕉ＥＳＴ数据库数据量大，能够发掘出ＳＮＰ标记对香蕉进行品种鉴定、分类和遗
传多样性分析。
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分子遗传学，Ｅ－ｍａｉｌ：ｚｈｉｑｉａｎｇｊｉｎ２００１＠ｙａｈｏｏ．ｃｏｍ．ｃｎ；徐碧玉，博
士，研究员，研究方向为热带园艺植物基因工程，Ｅ－ｍａｉｌ：ｂｉｙｕｘｕ＠
１２６．ｃｏｍ。

　　单核苷酸多态性（ｓｉｎｇｌｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ，ＳＮＰｓ）
是指在基因组水平上，由单个核苷酸的变异导致等位基因的

多态性，不同的等位基因在特定位置上含有不同的碱基对，等

位基因频率一般要大于 １％。ＳＮＰ变异类型有转换
（ｔｒａｎｓｉｔｉｏｎ）、颠 换 （ｔｒａｎｓｖｅｒｓｉｏｎ）、插 入 （ｉｎｓｅｒｔ）和 缺 失
（ｄｅｌｅｔｉｏｎ）４种，通常只分析颠换和转换。如果一个 ＳＮＰｓ的
次等位基因频率大于０．１，便可用于关联或者连锁研究。单
核苷酸多态性不仅分布在非编码区，在编码区也有分布，存在

于编码区的ＳＮＰ称为ｃＳＮＰ，这为研究者提供了丰富的生物信
息。同时，ＳＮＰ相比 ＳＳＲ具有更高的遗传稳定性。因此，现
在人们广泛的将其称为第３代分子标记，同时被认为是应用
前景最好的遗传标记［１－３］。

表达序列标签（ｅｘｐｒｅｓｓｅｄｓｅｑｕｅｎｃｅｔａｇｓ，ＥＳＴ）是来源于功
能基因表达的ｃＤＮＡ片段，是转录区域多态性识别的重要资
源。随着公共数据库中ＥＳＴ序列的暴发式增长，以 ＥＳＴ序列
为基础开发分子标记变得越来越方便；同时，ＥＳＴ标记还具有
通用性好、信息量大、开发方法简单快捷以及成本低等优点。

利用ＥＳＴ开发分子标记可直接用于动植物分子育种等相关
领域的研究［４］。

香蕉（Ｍｕｓａａｃｕｍｉｎａｔａ）属于芭蕉科芭蕉属，单子叶草本

植物。目前，香蕉已经成为我国热带地区主要农业支柱产业，

同时也是世界６亿人口的主食作物［５］，更是世界四大水果之

一。然而，近年来环境气候的变化导致我国香蕉主产区经常

遭受冷、干旱等逆境胁迫，同时香蕉枯萎病使得香蕉产业正遭

受着毁灭性威胁［６］。目前，香蕉主栽品种大多是三倍体，基

因组高度复杂，通常状况下都是高度不育的，难以通过传统的

杂交育种得到优良品种。现在香蕉育种中如何进行品种鉴定

是难点之一。近年来，ＳＮＰ已广泛应用于品种鉴定和重要性
状的基因定位、遗传连锁图谱构建、遗传多样性分析等相关研

究领域［７－１３］。同时，国内外在香蕉方面进行开发ＳＮＰ的文章
鲜有报道。本研究利用 ＮＣＢＩ中的 ｄｂＥＳＴ数据库，通过生物
信息学分析开发ＳＮＰ，以期获得合适的分子标记，为香蕉育种
株系鉴定提供技术支持。

１　材料与方法

１．１　香蕉ＥＳＴ序列的获取
从ＮＣＢＩ网站（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／ｇｅｎｂａｎｋ／）

通过关键词“ＭＵＳＡ”搜索下载，共得到４６６６５条香蕉 ＥＳＴ，所
有ＥＳＴ序列均以ＦＡＳＴＡ格式保存。
１．２　香蕉ＳＮＰ的挖掘

利用 ＳｅｑＣｌｅａｎ（ｈｔｔｐ：／／ｃｏｍｐｂｉｏ．ｄｆｃｉ．ｈａｒｖａｒｄ．ｅｄｕ／ｔｇｉ／
ｓｏｆｔｗａｒｅ）去除载体序列及冗余序列，之后使用 ＣＤ－ＨＩＴ
（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ．ｏｒｇ／ｃｄ－ｈｉｔ）和 ＣＡＰ３（ｈｔｔｐ：／／
ｓｅｑ．ｃｓ．ｉａｓｔａｔｅ．ｅｄｕ／ｃａｐ３．ｈｔｍｌ）进行序列的聚类与拼接。利用
ＱｕａｌｉｔｙＳＮＰ（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ．ｎＵｔｏｏｌｓ／ｓｎｐｗｅｂ／）寻找
ＳＮＰ位点。
１．３　筛选原则

香蕉ＳＮＰ位点筛选原则：（１）规定候选 ＳＮＰ位点两侧至
少有５ｂｐ碱基要完全保守；（２）候选 ＳＮＰ位点中的次要等位
基因频率至少为３０％［１４］；（３）碱基判读质量与其所在的位置
相关，测序所得的序列前区段质量普遍偏低，应选择序列
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１００ｂｐ以后的候选ＳＮＰ位点。
１．４　ＢＬＡＳＴ比对

提取含有 ＳＮＰ位点的重叠群（ｃｏｎｔｉｇｓ）在 ＮＣＢＩ的
ＢＬＡＳＴｎ数据库中进行序列比对，提取与序列相似性最高的
序列注释信息，对ＳＮＰ靶向基因产物和物种来源进行分析。

２　结果与分析

２．１　ＥＳＴ文库来源
由表１可知，香蕉 ＥＳＴ文库数量多，但其序列主要来源

于１４个ＥＳＴ文库，其数量为４４８２９条，占总ＥＳＴ的９６．０６％。

香蕉ＥＳＴ文库主要来源于香蕉Ａ基因组，在所有的ＥＳＴ文库
中，来源于香蕉叶片组织的高达４９．４８％，来源于菜花样芽分
生组织的占２３．７２％，来源于香蕉根系的占１１．０９％，来源于
香蕉果实的仅占５．４１％。在香蕉ＥＳＴ文库中源于Ｃａｃｈａｃｏ品
种的最多，高达 ２３．７２％，其次为 Ｃａｌｃｕｔｔａ４－ＡＡ，占比为
２０００％，ＧｒａｎｄｅＮａｉｎｅ品种占 １４．０５％，ＰｉｓａｎｇＡｗａｋ（ＡＢＢ）
ＳｕｋａｒｉＮｄｉｚｉ（ＡＢ）Ｍｐｏｌｏｇｏｍａ（ＡＡＡ）占１１．７７％，ＰｉｓａｎｇＫｌｕｔｕｇ
Ｗｕｌｕｎｇ（ＰＫＷ）－ＢＢ仅占１１．３３％，其品种和主要组织来源见
表１。

表１　ＮＣＢＩｄｂＥＳＴ数据库中香蕉主要的ＥＳＴ文库

文库名 物种 品种 组织
数量

（条）

ＬＩＢＥＳＴ＿０２６７４８ Ｍ．ａｃｕｍｉｎａｔａＡＡＡＧｒｏｕｐ Ｍａｎｏｒａｎｊｉｔｈａｍ（ＡＡＡ） 叶 ５９６
ＬＩＢＥＳＴ＿０２５１１７ Ｍ．ａｃｕｍｉｎａｔａＡＡＡＧｒｏｕＰ Ｍａｎｏｒａｎｊｉｔｈａｍ 叶 ２４１
ＬＩＢＥＳＴ＿０１７０６１ Ｍ．ａｃｕｍｉｎａｔａｓｕｂｓｐ．ｂｕｒｍａｎｎｉｃｏｉｄｅｓ ＶａｒｉｅｔｙＣａｌｃｕｔｔａ４（ＡＡ） 叶 １１４３
ＬＩＢＥＳＴ＿０１７０６２ Ｍ．ａｃｕｍｉｎａｔａｓｕｂｓｐ．ｂｕｒｍａｎｎｉｃｏｉｄｅｓ ＶａｒｉｅｔｙＣａｌｃｕｔｔａ４（ＡＡ） 叶 １１４３
ＬＩＢＥＳＴ＿０２７５１７ Ｍ．ａｃｕｍｉｎａｔａ Ｃａｌｃｕｔｔａ４－ＡＡ 叶 ９３３３
ＬＩＢＥＳＴ＿０２７５２５ Ｍ．ａｃｕｍｉｎａｔａＡＡＡＧｒｏｕｐ ＣａｖｅｎｄｉｓｈＧｒａｎｄｅＮａｉｎｅ－ＡＡＡ 叶 ３９６２

ＬＩＢＥＳＴ＿０２２９７６ Ｍ．ａｃｕｍｉｎａｔａ ＰｉｓａｎｇＡｗａｋ（ＡＢＢ），ＳｕｋａｒｉＮｄｉｚｉ（ＡＢ），
Ｍｐｏｌｏｇｏｍａ（ＡＡＡ）

根 ２５３５

ＬＩＢＥＳＴ＿０２２９７５ Ｍ．ａｃｕｍｉｎａｔａ ＰｉｓａｎｇＡｗａｋ（ＡＢＢ），ＳｕｋａｒｉＮｄｉｚｉ（ＡＢ），
Ｍｐｏｌｏｇｏｍａ（ＡＡＡ）

叶和芽分生组织 ２９５９

ＬＩＢＥＳＴ＿０２１１６７ Ｍ．ａｃｕｍｉｎａｔａＡＡＡＧｒｏｕｐ ＧｒａｎｄｅＮａｉｎｅ 叶 ４０３０
ＬＩＢＥＳＴ＿０２１１６６ Ｍ．ａｃｕｍｉｎａｔａＡＡＡＧｒｏｕｐ ＧｒａｎｄｅＮａｉｎｅ 果 ２５２８
ＬＩＢＥＳＴ＿０２３６１３ Ｍ．ｂａｌｂｉｓｉａｎａ ＰｉｓａｎｇＫｌｕｔｕｇＷｕｌｕｎｇ（ＰＫＷ）－ＢＢ 根 ２６４４
ＬＩＢＥＳＴ＿０２３６１４ Ｍ．ｂａｌｂｉｓｉａｎａ ＰｉｓａｎｇＫｌｕｔｕｇＷｕｌｕｎｇ（ＰＫＷ）－ＢＢ 叶 ２６４５
ＬＩＢＥＳＴ＿０２３６１７ ＭｕｓａＡＢＢＧｒｏｕｐ Ｃａｃｈａｃｏ 菜花样芽分生组织 ２５０２
ＬＩＢＥＳＴ＿０２３６１６ ＭｕｓａＡＢＢＧｒｏｕｐ Ｃａｃｈａｃｏ 菜花样芽分生组织 ８５６８

２．２　香蕉ＥＳＴ序列ＳＮＰ频率分析
如表２所示，在ＧｅｎＢａｎｋ数据库中下载到４６６６５条香蕉

ＥＳＴ序列，通过 ＳｅｑＣｌｅａｎ去除序列冗余，得到有效的 ＥＳＴ序
列４６０５６条。使用ＣＤ－ＨＩＴ和 ＣＡＰ３进行序列的聚类与拼
接，获得３４９０条重叠群，为了提高 ＳＮＰ位点的可靠性，本研
究所用的重叠群ＥＳＴ条数均大于４，经过 ＱｕａｌｉｔｙＳＮＰ软件发
掘ＳＮＰ位点，在４５６条重叠群中发现３９条中含有 ＳＮＰ位点，
总计 １２７个 ＳＮＰ位点。３９条重叠群的碱基总数为
３５７４３ｂｐ，ＳＮＰ出现的频率为０．３５％，即平均每２８１ｂｐ含有
１个ＳＮＰ位点。３９条重叠群中平均１条重叠群中含有３．２个
ＳＮＰ位点，含有ＳＮＰ位点数最多的重叠群有１４个位点，具体
见表３。

表２　香蕉序列拼接结果

指标
数量

（条）

ＥＳＴ序列总数 ４６６６５
参与拼接的ＥＳＴ序列数 ３４９０
重叠群总数 ３４９０
至少含有４条ＥＳＴ序列的重叠群数 ４５６
包含ＳＮＰ候选位点的重叠群数 ３９
可靠ＳＮＰ位点数 １２７

表３　重叠群中含有ＳＮＰ位点

重叠群含ＳＮＰ位点数
（个）

重叠群

（条）

占总重叠群的比

（％）

１ １７ ４３．５８
２ ４ １０．２６
３ ４ １０．２６
４ ３ ７．７０
５ ２ ５．１３
６ ５ １２．８２
７ ２ ５．１３
１０ １ ２．５６
１４ １ ２．５６

　　如表４所示，本研究使用的ＥＳＴ序列包含ＳＮＰ位点碱基
转换占比６３．７８％，颠换占比３６．２３％，碱基的插入、缺失不统
计。在不同重叠群中不同突变类型 ＳＮＰ位点的数量差异较
大，其分布密度变化也很大。

２．３　ＳＮＰ位点所在核苷酸序列同源性比对结果分析
提取３９个含有ＳＮＰ位点的重叠群在ＮＣＢＩ的ＢＬＡＳＴｎ数

据库中进行比对。本研究发现３个未知蛋白，可能是香蕉特
有或尚未被发现的基因（表５），但须进一步验证。其他基因
包括１个与抗逆有关的类热休克蛋白，３个与蛋白质降解、
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表４　不同碱基突变类型ＳＮＰ的数量及其所占比例

ＳＮＰ变异类型 碱基
数量

（个）

占比

（％）

碱基转换 Ａ／Ｇ ４２ ３３．０７
Ｃ／Ｔ ３９ ３０．７１

碱基颠换 Ａ／Ｃ ４ ３．１５
Ａ／Ｔ １７ １３．３９
Ｇ／Ｃ １７ １３．３９
Ｇ／Ｔ ８ ６．３０

ＤＮＡ损伤修复有关的泛素蛋白，１个 ＣＢＳ（ｃｙｓｔａｔｈｉｏｎｉｎｅ－
ｂｅｔａ－ｓｙｎｔｈａｓｅ）编码胱硫醚 －β－合成酶基因，４个与蛋白质
合成相关的核糖体蛋白，１个与信号传导相关的钙调蛋白，１
个参与真核翻译起始进程的真核翻译起始因子，１个含 ＬＩＭ
结构域的ＬＩＭ蛋白，１个与ＤＮＡ结合的组蛋白，１个参与细胞
内物质运输和信号转导的 ＡＤＰ－核糖基化因子，１个运输蛋
白，１个过氧化物酶基因，１个韧皮部蛋白以及１个磷脂酰肌
醇转移蛋白质家族成员等，其具体的ＳＮＰ位点的比对结果见
表５。

表５　香蕉ＳＮＰ所在核苷酸序列同源性分析结果

重叠群 基因
相似度

（％） Ｅ值 登录号

９７ 类热休克蛋白 ９９ ０ ＸＭ＿００９４１１４８５．２
１４３ 聚泛素 ９７ ０ ＸＭ＿００９４１４３９１．２
１４９ ＣＢＳ含域蛋白ＣＢＳＸ３，线粒体样蛋白 ９８ ０ ＸＭ＿００９３９４６１９．２
１５１ 丙二酸－羧酸酯－羧化酶 ９８ ０ ＸＭ＿００９３８４１９９．２
１５５ 未知蛋白 ９９ ０ ＸＭ＿００９４１７０４９．２
１７１ 麦角菌素、类根Ｒ－Ｂ２ ９６ ０ ＸＭ＿００９４２１３４７．２
１７２ 核糖核酸酶３ ９３ ０ ＸＭ＿００９３９７５３０．２
１９６ ６０Ｓ核糖体蛋白Ｌ３８－ｌｉｋｅ ９６ ０ ＸＭ＿００９３８４６５５．２
２１７ 钙调蛋白－３－ｌｉｋｅ ９９ ０ ＸＭ＿００９４１２１６８．２
２２１ 真核翻译起始因子５ａ－２ ９８ ０ ＸＭ＿００９３９２５６６．２
２３１ 伸长因子１－ｄｅｌｔａ１－ｌｉｋｅ ９８ ０ ＸＭ＿００９３９１３７９．２
２３６ ２６Ｓ蛋白酶体非ＡＴＰ酶调节亚基８同源亚群Ａ ９９ ０ ＸＲ＿６７０６８７．２
２４４ 未知蛋白 ９８ ０ ＸＭ＿００９４０１３０９．２
２５１ ＰＧＲＰ－ＤｍＲＮＡ用于肽聚糖识别蛋白Ｄ ９７ ３．００×１０－５９ ＡＢ２９１９４３．１
２６４ 类泛素蛋白５ ９９ ０ ＸＭ＿００９３９９４０２．２
２７８ ＬＩＭ含域蛋白ｗｌｉｍ２ｂ－ｌｉｋｅ ９９ ０ ＸＭ＿００９４０６２９１．２
２８７ 二甲基丙基化因子１型 ９９ ０ ＸＭ＿００９３９５６２９．２
２９９ 组蛋白Ｈ３．３ ９８ ０ ＸＭ＿００９３９３０４９．２
３００ 蛋白ｌｕｒｐ－１相关 ９７ ０ ＸＭ＿００９３８６６６０．２
３０８ 磷脂酰肌醇转移蛋白质－ｌｉｋｅ ９９ ０ ＸＭ＿００９４０３０８９．２
３１６ 初生的多肽相关复合物亚基类 ９８ ０ ＸＭ＿００９４０６４３６．２
３１８ ＰＨＬＯＥＭ蛋白２－ＬＩＫＥＡ４－ｌｉｋｅ ９９ ０ ＸＭ＿００９３８５９０４．２
３２７ 类６０Ｓ核糖体蛋白ｌ２８－２ ９８ ０ ＸＭ＿００９３８６５６９．２
３３４ ＡＴＰ－核糖基化因子１－ｌｉｋｅ ９９ ０ ＸＭ＿００９４２２６８４．２
３４７ 类６０Ｓ核糖体蛋白Ｌ３２－１ ９９ ０ ＸＭ＿００９４０５９５４．２
３５１ 蛋白质ＧＯＳ９－ｌｉｋｅ ９９ ０ ＸＭ＿０１８８１８１６３．１
３７３ ４０Ｓ核糖体蛋白Ｓ１５ａ ９５ ０ ＸＭ＿００９４２０９９６．２
３９９ 异黄酮还原样蛋白 ９９ ０ ＸＭ＿００９４１０４１０．２
４０２ ＡＤＰ－核糖基化因子１－ｌｉｋｅ ９３ ０ ＸＭ＿０１８８２７６７３．１
４０３ 肽前体顺反式异构酶ＦＫＢＰ１２ ９８ ０ ＸＭ＿００９４０１４１６．２
４２７ 易位子相关蛋白亚单位ａｌｐｈａ－ｌｉｋｅ ９９ ０ ＸＭ＿００９３９３７０１．２
４３４ 蛋白运输蛋白ＳＥＣ１３同源ｂ－ｌｉｋｅ ９９ ０ ＸＭ＿０１８８２９１５７．１
４４２ 细胞色素ｂ－ｃ１复合亚单元６－ｌｉｋｅ ９９ ０ ＸＭ＿００９４００９３６．２
４４４ 预测Ｅ３泛素蛋白连接酶ＲＨＣ１Ａ ９９ ０ ＸＭ＿００９４１３４４３．２
４４９ 类ＧＴＰａｓｅ活化蛋白１ ９９ ０ ＸＭ＿００９３９４５９２．２
４５０ 未知蛋白 ９９ ０ ＸＭ＿００９３８５７１７．２
４５６ 过氧化物酶－２Ｂ ９９ ０ ＸＭ＿００９３８２２８９．２

３　讨论与结论

目前，开发ＥＳＴ－ＳＮＰ的软件众多，软件的选取以及如何
设置参数都是影响试验结果的关键因素。如 ＰｏｌｙＰｈｒｅｄ只能

预测某一核苷酸位点上单个碱基的替换，ＳＮＰｄｅｔｅｃｔｏｒ假阳性
率和假阴性率均低，ｎｏｖｏＳＮＰ的假阳性率明显偏高；在具有可
靠的参考序列时，ＳＯＡＰｓｎｐ正确率较高；ＡｕｔｏＳＮＰ正确率低；
ＱｕａｌｉｔｙＳＮＰ预测位点少但正确率高于ＡｕｔｏＳＮＰ，且 ＱｕａｌｉｔｙＳＮＰ
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运行速度更快［１５］；因此，本研究应选取ＱｕａｌｉｔｙＳＮＰ开发ＳＮＰ。
在ＥＳＴ序列中进行ＳＮＰ位点开发时，研究者应当注意影

响ＳＮＰ开发质量的各种筛选参数。其中最主要的因素为重
叠群的规格（重叠群所包含 ＥＳＴ序列的数量）和次要等位基
因（等位基因中出现次数较少的碱基）的出现次数。李猛利

用ＱｕａｌｉｔｙＳＮＰ软件对葡萄 ＥＳＴ序列进行候选 ＳＮＰ位点分析
时发现，为了得到高质量的候选 ＳＮＰ位点，重叠群规格应选
择拼接ＥＳＴ数量≥４条以上，同时次要等位基因至少出现２
次［１６］。因为错配仅出现１次的话很可能是由序列差错引起
的，而同一碱基位置上发生２次序列差错的概率则很小。因
此在规格为４条，主次等位基因出现次数比为１∶１，即次要
等位基因出现２次的重叠群中开发的候选 ＳＮＰ其可靠度较
高。在规格大于４条的重叠群中，也应当尽量保证主次等位
基因出现次数比近似为１∶１，即在规格为５～６条的重叠群
中，次要等位基因应至少出现２次。一般在聚类时为得到高
的比对分值，通常须要在１条序列中加入空格，但这样会被误
判为插入或缺失，为避免出现这种情况，在处理结果时可以不

考虑插入或缺失，而只分析替换类型。

本研究从ＮＣＢＩ中ｄｂＥＳＴ公共数据库下载４６６６５条 ＥＳＴ
序列，共有４６０５６条ＥＳＴ序列参与拼接，总计拼接成３４９０条
重叠群，所含ＥＳＴ序列≥４条的重叠群共４５６条，在３９个重
叠群中发现ＳＮＰ位点。同时大于４条以上的重叠群主要由
４～７条ＥＳＴ序列拼接而成，最多的１条重叠群也只有１３条
ＥＳＴ，８条以上ＥＳＴ拼接的重叠群比较少。同时，本研究中重
叠群主要长度在８００～１５００ｂｐ，长度在１５００ｂｐ以上的较
少。一般为了提高ＳＮＰ的可靠性，用于ＳＮＰ分析的重叠群至
少包含４条以上。

在３９条重叠群中筛选出１２７个候选ＳＮＰ位点，ＳＮＰ频率
为０．３５％，较甘蔗［１４］、茶树［１７］等其他物种的 ＳＮＰ频率低，可
能是由于香蕉是三倍体植物自交高度不育，在生产上主要依

靠吸芽和组培苗进行繁殖生产，香蕉无法通过基因交流产生

新的基因变化，所以自身遗传差异变化小，ＳＮＰ位点相比其他
植物少。

一般情况下碱基转换的 Ｃ／Ｔ比 Ａ／Ｇ更常发生。ＣｐＧ二
核苷酸的胞嘧啶（Ｃ）在基因组中最易发生突变，其中大多数
是甲基化的，可自发地脱去氨基而形成胸腺嘧啶（Ｔ），因此转
换型变异的ＳＮＰ约占２／３［１７］。在本研究中，香蕉ＳＮＰ位点碱
基变异类型以 Ｇ／Ａ为主，占３３．０７％，Ｃ／Ｔ占３０．７０％，与甘
蔗［１４］、栉孔扇贝［１８］碱基变异类型相同，与小麦［１９］、大麦［２０］、

辣椒［２１］等物种的ＳＮＰ碱基变异类型不符。转换类型和颠换
类型的数量分别占候选ＳＮＰ位点总数的６３．７８％和３６．２２％，
转换与颠换比为１．７６∶１．００，即转换类型的数量明显高于颠
换，与檀小辉等的研究结果［１４］存在差异。

本研究中，含有 ＳＮＰ位点最多的重叠群 Ｃｏｎｔｉｇｓ４０２和
Ｃｏｎｔｉｇｓ３７３分别有１４、１１个ＳＮＰ位点，其ＥＳＴ构成分别为５、４
条，长度分别为８５２、８６３ｂｐ。而只含有１个位点的Ｃｏｎｔｉｇｓ９７、
Ｃｏｎｔｉｇｓ２８７的 ＥＳＴ组成分别为 ６、６条，长度分别为 ７６６、
９０１ｂｐ。由此看出，香蕉重叠群中 ＥＳＴ序列数量与包含的
ＳＮＰ位点数量并无明显规律，这可能与不同物种间 ＳＮＰ位点

的分布差异有关。
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