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蒙古冰草 Ａｆａ 家族串联重复序列克隆及染色体定位
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摘要 ： Ａ ｆａ 家族 串联重复序 列 因 只 出现在小麦及小 麦族 近缘 属物 种而得名 ，本研究 从蒙古 冰草中 克隆得到一个 Ａｆａ 家族序列 ，

长度为 2 3 3 ｂ ｐ ，命名 为 々ＡｍＡ／ａ ｌ
，该序列在 ＧＥＮＢＡＮＫ 中 进行 同源 序列 比对 ， 结 果表 明该序列 与大 多数 小麦 族其他物种 的

Ａ ｆａ 家族 串联重 复序 列存 在较高的 相似性 ； 系统进 化分析 表明 ， 蒙古 冰草 序列与 大赖 草 ｐＬｒＡｆａＬ ｐ
ＬｒＡｆａ Ｓ 序 列

聚在一起 ， 表明 蒙古冰草 Ｐ 染色体组与大赖草 的 Ｎ
、 Ｘ 染色体亲 源关 系较近 。 为 了 明确 Ａｆａ 家族 串联重复 序列 在蒙古 冰草 染

色体上 的位置 ，双色荧光原位杂交技术被采用 ， 以 ｐＡｍＡ／ａ ｌ 为探针检测到杂交信 号出现在 染色体的末端或近端部旳 区域 ， 每

条染色 体上都有杂交信号 ，表 明 Ａ ｆａ 家族 串 联重复序列普遍存在于 Ｐ 染色体组 中 。

关键词 ：蒙古冰草 ； Ａｆａ 家族串 联重复序列 ；克 隆 ； 荧光原位杂交
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Ｔｈｅ ｒｅａｒ ｅａｂ ｕｎｄａｎｔｇｅ ｒｍｐ ｌａｓｍｒｅｓ ｏｕ ｒｃｅ ｓｏ ｆＭｏｎ
－ｌｙｚ ｅ

ｄｗ ｉ ｔｈＩＰＬＡＢＳＰＥＣＴＲＵＭｃ ｏｍ ｐｕ ｔ ｅｒｓｏｆ ｔｗａｒｅ

ｇｏ ｌ
ｉａｎｗｈ ｅａｔｇｒａ ｓｓｉｎＮ ｏｒｔｈｗｅ ｓ ｔＣｈ ｉｎａ ．Ｈ ｏｗｅｖｅ ｒ ， （ Ｓ ｉ

ｇｎａ ｌＡｎａ ｌｙｔ ｉ ｃｓ ） ．

ｕｐｔｏｎｏｗ ，
ｔｈｅｅｖｏ ｌｕ ｔ

ｉｏｎａ ｌｌ
ｉｎｅａ ｇｅｓｏｆｔｈｅｓ ｐｅ ｃｉ ｅ ｓ

ａｎｄｒｅ ｌａ ｔ ｉｏ ｎｓ ｈ ｉ

ｐｗ ｉ ｔｈｗｈｅａｔｈ ａｖｅｎｏｔｂ ｅｅｎｒｅ
－

 2Ｒｅｓｕｌｔｓ

ｖｅ ａ ｌ ｅｄ
．

Ｉｎｔｈ ｉ ｓｓｔｕｄｙ ，Ａ ｆａ
－

ｆａｍｉ ｌｙｓｅｑ ｕ ｅｎｃｅ ｓｗ ｅ ｒｅｉｓ ｏ
－

 2 ． 1Ｍ ｏｌｅｃｕｌａｒｃｌｏｎ ｉｎｇａｎｄＳｅｑｕｅｎｃｅａｎａ ｌｙｓｉｓｏｆ

ｌａ ｔｅｄｆｒｏｍＭ ｏｎｇｏｌ
ｉ ａｎｗｈ ｅａ ｔｇ ｒａｓｓ ？ａｎｄ ｔ ｈｅｃｈａｒａｃ

－

ｐＡｍＡ ｆａｌ

ｔｅｒｓｗ ｅｒｅｅｘａｍｉｎ ｅｄ ｉｎｏｒｄｅ ｒｔ ｏ
ｐｒｏｖｉｄ ｅｖａ ｌ ｕａｂ ｌｅｅｖ

－

ＡｎＡ ｆａ
－

ｆａｍ ｉ ｌ

ｙｇｅｎｅｆｒ ｏｍＭ ｏｎ
ｇｏｌ

ｉ ａｎｗｈ ｅａ ｔ
－

ｉｄｅｎｃ ｅｆｏｒｔ ｈ ｅｇｅｎｅｔ ｉ ｃｅｖｏ ｌ ｕｔ ｉｏｎｏ ｆＭｏ ｎｇ ｏ ｌ ｉ ａｎ
ｇｒ ａ ｓｓｗ ａ ｓ 2 3 3 ｂｐａｎ

ｄ ＡＴｒ ｉ ｃｈ（ 6 1 ． 2 ％ ） ，ｎ ａｍ ｅｄａｓ

ｗｈｅ ａｔｇｒａｓ ｓ
．

ｐＡｍＡｆａ ｌ（ ＧｅｎＢａｎｋａｃｃ ｅｓ ｓ ｉ ｏｎｎｏ
．ＫＣ 9 9 0 4 6 3 ） ，

ｗｈ ｉ ｃｈｗ ａｓｓ ｉｍ ｉ ｌ ａｒｔｏｔｈ ｅＡｆａ
－

ｆａｍ ｉ
ｌｙｓｅｑｕ ｅｎ ｃｅ ｓｏ ｆ

1Ｍａｔｅｒ ｉａｌｓａｎｄＭｅｔｈｏｄｓｏｔｈ ｅ ｒＴ ｒ ｉｔ ｉ ｃ ｅａ ｅｓ ｐｅ ｃ ｉ ｅ ｓ
［

2
］

．

ＮＣＢＩＢｌａｓｔｎｒｅ ｓｕ ｌ ｔ ｓ（ Ｆ ｉ ｇ ．
 1 ）ｓｈｏｗ ｅｄｔｈａ ｔｔｈ ｅ

1 ． 1Ｐ ｌａｎ ｔｍａｔｅｒｉａｌｓｍａｘ ｉｄ ｅｎ ｔ ｉ ｃａ ｌｄｅｇｒｅ ｅｗａｓ 9 5％ｂ ｅ ｔｗｅ ｅｎｔｈ ｅｓｅ
－

Ｗ ｉ
ｌｄＭｏｎｇ

ｏ
ｌ

ｉａｎｗｈｅ ａ ｔｇｒａｓ ｓｓ ｐ ｅｃ ｉ ｅｓ（ 2 ｎ

＝
 2 ｘ
＝

ｑｕ ｅｎｃ ｅｏｆｐ
ＡｍＡｆａ ｌａｎｄｐＰｊ

Ａｆａ Ｚ（ Ｇ ｅｎＢａｎ ｋａｃ
－

1 4
， 
ＰＰ ）ｗｅ ｒｅｃｏｌ ｌｅ ｃｔ ｅｄ ｆｒｏｍｉ ｔ ｓｎａ ｔ ｕ ｒａ ｌｈ ａｂ ｉ ｔ ａｔｉｎｃ ｅｓ ｓｉｏｎｎｏ ．ＡＢ 0 2 2 7 2 4 ． 1 ） ， ｂ ｅｔｗｅｅｎｔｈｅｓｅｑｕ ｅｎｃ ｅ

Ｘｉ
ｌ
ｉｎｇ

ｏ
ｌｐ ｒａ ｉｒ ｉｅｒ ，Ｉ ｎｎ ｅ ｒＭｏｎｇｏ ｌ

ｉａ ｎ ，Ｃｈ ｉｎａ ．ｏｆ
ｐ
ＡｍＡｆａ ｌ ａｎｄｃｏｎ ｔ ｉ ｇｃ ｔｇ 4 4 7 ｆ ｒｏｍＴｒ ｉ ｔ ｉ ｃｕｍａｅｓ

－

ｔ ｉｖｕｍｃ ｈｒｏｍｏｓｏｍｅａｒｍ 3ＤＳ－ｓｐ ｅｃ ｉ ｆ ｉｃＢＡＣｌ ｉｂ ｒａ ｒｙ

1 ． 2Ｃｌｏｎ ｉｎｇａｎｄｓｅｑｕｅｎｃ ｉｎｇ（Ｇ ｅｎＢａｎｋａｃ ｃｅ ｓｓｉｏ ｎｎｏ ．ＨＥ 7 7 4 6 7 6
．
 1 ） ， ａｎｄｗａｓ

Ｇ ｅｎｏｍ ｉ ｃＤＮＡｗ ａｓｅｘｔｒａｃ ｔ ｅｄｆｒｏｍＭｏ ｎｇｏｌ
ｉ ａｎ 9 4 ％ｂ ｅｔｗｅｅｎｔ ｈｅｓｅｑ ｕｅｎｃ ｅ

ｏ ｆｐＡｍＡｆａ ｌａｎｄＡｅ
－

ｗｈｅａ ｔｇｒａ ｓｓｕｓ ｉｎｇＣＴＡＢｍ ｅｔｈｏｄ ．Ｇ ｅ ｎｏｍｉ ｃＤＮＡａ ｓｇ ｉ ｌｏｐ ｓ ｔａｕ ｓｃ ｈｉ ｉｃｈ ｒｏｍｏ ｓｏｍ ｅＩＤｓｐ ｒｏ ｌａｍ ｉｎｇ ｅｎ ｅｌｏ
－

ｔｅｍｐ ｌａｔ ｅｗａ ｓａｍｐ ｌ
ｉ ｆ ｉｅｄｂｙＰＣ

Ｒ ｗｉ ｔｈｐＡ ｓ ｌｓｐ ｅｃ ｉ ｆｉ ｃｃｕ ｓ ， ｃ ｏｍｐ ｌ ｅｔ ｅ ｓｅｑ ｕｅｎｃ ｅ（ ＧｅｎＢ ａｎｋａｃ ｃｅ ｓ ｓｉｏｎｎｏ ．

ｐｒ ｉｍ ｅｒｓ （ ＡＳ
－Ａ 5

＇

－ＧＡＴＧＡＴＧＴＧＧＣＴＴＧＡ ＡＴＧＧ ＪＸ 2 9 5 5 7 7 ． 2 ） ．Ｂ ｌａ ｓｔａｎａ ｌ

ｙ ｓ ｉ ｓｓｈｏｗｅｄ ｔｈ ａ ｔｔｈｅｓ ｅ
－

ａｎｄＡＳ－Ｂ 5 

＇

－ＧＣＡＴＴＴＣＡＡＡＴＧＡＡＣＴＣＴＧ Ａ）ｑ ｕｅｎ ｃｅｏｆ
ｐＡｍＡｆａｌｈａｄｈ ｉ

ｇｈｅ ｒｈｏｍｏ ｌｏｇｙｗ
ｉ ｔｈｔｈ ｅ

［
2
］

．Ｔｈｅｆ ｒａｇｍｅｎ ｔ ｓｗ ｅ ｒｅ ｃ ｌ
ｏｎｅｄ ｉｎ ｔ ｏｐＵＣ 1 9 ｉ ｎＡ ｆａ

－

ｆ ａｍ ｉ
ｌｙｓｅ ｑｕ ｅｎ ｃｅｓｏ ｆｏｔ ｈｅ ｒＴｒ ｉ ｔ ｉ ｃ ｅａｅｓ ｐｅ ｃｉ ｅ ｓ

．

Ｅｓｃｈｅ ｒｉ ｃｈ ｉ ａｃｏｌ ｉｓｔ ｒａ ｉ ｎＤＨ 5 ａａｎｄｓ ｅｑ ｕｅｎｃ ｅｄｂｙ

Ｓｈａｎｇｈａ
ｉＳａｎｇｏｎ

Ｂｉ ｏ ｌｏｇ
ｉ ｃａ ｌＥｎｇ ｉｎ ｅ ｅｒ ｉｎｇ

Ｔ ｅ ｃｈｎｏｌ
ｏ － 2

．
 2Ｐｈｙ ｌｏｇｅｎ ｉｃ ａｎａ ｌｙｓｉｓ

ｇｙ＆Ｓｅ ｒｖｉ ｃｅｓ （Ｓｈ ａｎｇｈａ ｉ
，Ｃｈｉｎ ａ ）

．Ｔｏｋｎｏｗｔｈ ｅｒｅｌａｔ ｉｏｎｏ ｆｔｈｅＡｆａ
－

ｆａｍｉ ｌｙ ｓｅｑ ｕｅｎｃｅ ｓ

ｆ ｒｏｍＭｏｎｇｏｌ
ｉａｎｗｈ ｅａｔｇｒａｓｓｗ

ｉ ｔｈｔｈｏｓｅｏｆｏｔｈｅ ｒＴｒ ｉｔ
－

1
．
 3Ｓｅｑｕｅｎｃｅａｎｄｐｈｙｌｏｇｅｎｉｃａｎａｌｙｓｉ ｓｉ ｃｅａ ｅｓｐｅｃｉ ｅｓ

， 2 7Ａ ｆａ
－

ｆａｍｉｌｙｓｅｑｕｅｎｃｅ ｓ ｆｒｏｍｔｈｅｓｅｖｅｎ

Ｓｅｑ ｕｅｎｃ ｅｓｗ ｅ ｒｅａｎ ａｌ ｙｚｅ
ｄｗ ｉ ｔｈＤＮＡｍａｎａｎｄｄ ｉ

ｐｌｏｉｄａｎｄｔｗｏ ｔｅｔ ｒａｐ ｌｏ ｉ ｄｓｐｅｃ
ｉｅｓｗｅｒｅｃｈｏｓ ｅｎａｔｒａｎ

－

ＤＮＡ ｕ ｓｅ ｒｓｏｆｔｗ ａｒ ｅ．Ｓｅｑ ｕｅｎｃ ｅｈｏｍ ｏｌ
ｏ
ｇｙｗ

ｉ ｔ ｈｔｈｅｄｏｍｆｒｏｍＧＥＮＢＡＮＫ （ Ｔａｂｌｅ 1 ） ．Ｔｈ ｅｓｅｓｅ
ｑ
ｕｅｎｃｅｓ
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ｗ ｅｒｅａｎａ ｌ

ｙｚｅｄｂｙ
ｔｈ ｅＮＪｍｅｔ ｈｏｄ ，ａｎｄｃｌｕｓ ｔｅｒｅｄｂｙＡｆａ

－

ＡＤＣＳＬＳ 9 Ａ ｆａ
－

4ＤＣＳＬ 9 9 Ａ ｆａ
－

ｂＤＣＳＬ ｌ ，Ａｆａ
－

ＤＮＡｍａｎ （ Ｆｉ

ｇ
． 2 ） ．

ＴｈｅＡ ｆａ
－

ｆａｍ ｉ ｌ ｙｓｅｑｕ ｅｎｃｅｓｆ ｒｏｍ 6ＤＣＳＬ 2
，Ａｆａ

－

6 ＤＣＳＬ 2ａｎｄＡｆａ
－

7 ＤＣＳＬ 1ｗ ｅ ｒｅ

Ｍｏｎｇｏ
ｌ

ｉａ ｎｗｈｅａ ｔｇｒａ ｓｓｗａｓｃｌｕｓ ｔｅ ｒｅ ｄｗｉ ｔｈｐＬｒＡｆａ 3ｃ ｈａ ｒａ ｃ ｔ ｅｒ ｉｚ ｅｄ ｔｏｂ ｅＡＡＢＢｇ ｅｎｏｍｅｓ ｐｅ ｃ ｉ ｆ ｉｃ（ Ｔａ ｂ ｌ ｅ

ａｎｄｐＬ ｒＡｆａ Ｓ（ Ｆ
ｉ ｇ． 1 ） ，

Ａｆａ
－ｍ ｏｎ 2 ｗａｓｃ ｌ ｕｓｔ ｅ ｒｅｄ 1 ） ，

ｔｈ ｅｃ ｌｕｓ ｔ ｅ ｒｗ ａ ｓｄｅ ｓｉｇｎａ ｔｅｄａ ｓＡＡＢＢ ．Ｓｉｇ
ｎ

ｉ
ｆ
ｉ

－

ｗ ｉ ｔｈｐｔ ｕａｆａ ｌａｎ ｄｐ ｔｕａｆａ Ｚ
，ｔｈ ｅｙｈ ａｄｔ ｈｅ ｓａｍ ｅｇｅ

－

ｃａｎ ｔｃ ｌ ｕｓ ｔｅ ｒｓｗ ｅｒ ｅｉ ｎｄ ｉ ｃａｔ ｅｄｂ ｙｂａ ｒ ｓｗ ｉｔｈ ｔｈ ｅｎ ａｍ ｅ

ｎ ｏｍｅ（
ＡＡ

）．Ｓ ｉ ｎ ｃｅＡｆａ
－

ＡＤＣＳＬｂ

，

Ａｆａ

－

4 ： ＤＣＳＬ 7 ，ｏｆｔｈｅ
ｇｅｎｏｍ ｅｆ ｒｏｍｗ ｈ ｉｃ ｈｔ ｈ ｅｙｗ ｅｒｅｄｅｒ ｉｖ ｅｄ ．

Ｕ 
Ａ ｌ ｉｇ ｎｍ ｅｎ

ｔ
ｓ

＿

．

ＭａｘＴｏｔａ ｌＱｕ ｅｒ ｙ Ｅ
． ．．

Ｂ

Ｄｅ ｓ ｃｒ ｉｐｔ ｉｏ ｎ
Ｊ

． Ｉｄ ｅｎｔＡｃｃ ｅｓ ｓ ｉｏｎ

ｓ ｃｏ ｒ ｅ ｓｃ ｏｒ ｅ ｃｏｖ ｅｒ ｖａｌ ｕｅ

厂Ａｑｒ ｏｐ ｙｒｏ ｎｍｏ ｎ ｑｏ ｌ ｉ ｃｕｍ ｃ ｌｏ ｎｅ


Ａｆａ －

1 8 ｓ ａｔｅ ｌ ｌ ｉ ｔｅ ｓ ｅｑ ｕ ｅｎ ｃｅ 4 3 1 4 3 1 1 0 0％ 2 ｅ－

1 1 7 1 0 0 ％ＫＣ 9 9 0 4 6 3 1

厂Ｐ ｓ ａ
ｔｈ ｙ

ｒｏ
ｓｔ
ａ
ｃｈ ｙｓ ｌｕ ｎ

ｃ
ｅａ ＤＭＡ ，  ｔａ ｎ ｄｅｍ ｒ ｅｐ ｅｔｉｔ ｉｖｅＡｆａ

－

ｆ ａｒｒ脚  ｓ ｅｑ ｕｅ ｎｃ
ｅ

．ｄ ｏｎ ｅ ｐＰ ｊＡｆａ 2
 3 7 2 3 7 2

1
0 0％ 1 ｅ－ 9 9 9 5 ％ＡＢ

0 2
2

7 2 4  1

厂Ｔｒｉ ｔ ｉｃｕｍ  ａｅ ｓＢｙｕ ｍ ｃｈｒｏｍ ｏｓ ｏｍｅ ａ ｒｍ 3 ＰＳ － ｓｐ ｅ ｃ ｉ ｔ ｌｃ  ＢＡＣ  ｌ ｉｂｒ ａｒ ｙ
，

 ｃｏ ｎｔｉ ｑ ｃ ｔｑ 4 4 7 3 6 1 2 0 3 0  1 0 0％ 2 ｅ －9 6 9 5 ％Ｈ Ｅ 7 7 4 6 7 6  1

厂Ａｅｇ ｉ

ｌ

ｏ ｐｓ  ｌａ ｕｓ ｃｈ ｉ ｉ ｃｈｒ ｏｍ ｏｓ ｏｍｅ 
1

Ｄｓ ｐｒ ｏｌａｍ ｉｎ ｇ ｅｎ ｅ ｌｏ ｃｕｓ ， ｃｏｍｐｌｅ ｔｅ ｓｅ ｑｕ ｅ ｎｃｅ 3 5 0 6 5 8 5 1 0 0％ 5 ｅ －9 3 9 4 ％ ＪＸ 2 9 5 5 7 7  2

厂Ｔ ｒ
ｉ ｔ ｉ

ｃ ｕ ｍ ａｅ ｓ
ｔｉ
ｖ ｕｍ ｃｕ

ｌ ｌ ｉ

ｖ ａｒ
Ｇｌ

ｅ ｎ
ｌ

ｅ ａ ｃ
ｌ

ｏ ｎｅ
ＢＡＣ 1 6 4 8  4 6

4
ｄ ｉ

ｓ ｅ ａｓ ｅ

ｒ
ｅ ｓｉ ｓ

ｔ
ａ ｎｃｅ ｐ

ｒ
ｏ

ｔ
ｅ

ｉ

ｎ
（ Ｌｒ ｌ ） 

ｑｅ ｎ ｏｍ
ｉ

ｔ
ｒ
ｅ ｇ

ｉ

ｏ ｎ 3 4 8 6 6 5
1 0 0％ 2 ｅ－9 2 9 4％Ｅ Ｆ

5 6 7 0 6 2 
1

厂Ｔｒｉ ｔ ｉ ｃ ｕｍ  ｕｒ ａｒｔ ｕ ＤＭＡ，  ｔ ａｎ ｄ ｅｍ ｒ ｅｐ ｅｔ
ｉ

ｔ ｉｖｅ Ａｆａ－ ｆａｍ ｉ ｌｙ ｓ ｅ ｑｕ ｅｎ ｃ ｅ，  ｃ ｌｏ ｎｅ ｐＴｕＡ ｆａ
ｌ 3 4 8 3 4 8 1 0 0％ 2 ｅ－ 9 2 9 4 ％ＡＢ 0 Ｑ 3 2 5 9 ． 1

厂Ｔｒｉ ｔｉ ｃｕｍ ａｅ ｓｔｉｖｕ ｍ ． ｓｔｏ ｒａ ｇ ｅ ｐｒ ｏｔｅ ｉｎ ａｃ ｔｉｖ ａｔｏ ｒ （ｓｐ ａ） 
ｌ

ｏｃ ｕｓ ｒｅ ｇ ｉｏ ｎ．  Ｄｇ ｅｎ ｏｍｅ ， ｃ
ｌ

ｏｎ ｅＢＡＣ Ｒｅ ｎ 2 4 Ｑ 9 Ｋ 0 9 3 3 3 5 6
1 1

0 0％ 5
ｅ－8 8 9 3 ％Ｆ Ｍ 2

4
2
5 7

8 1

厂Ｔｒｆｔ ｉ ｃｏｍ ａｅ ｓｔｉｖｕｍ ｃｈｒ ｏｍｏｓ ｏｍｅ ａ ｒｍ 3 ＤＳ ￣ ｓｐｅ ｃ
ｉ

ｆｉｃ ＢＡＣ  ｌ ｉｂｒ ａｉ
ｙ

． ｃｏ ｎｔｉ ｏｃ
ｔ

ｇ ｌ  4 8 4 3 3 1 1 2 1 8 1 0 0％ 2 ｅ－8 7 9 2 ％Ｈ Ｅ 7 7 4 6 7 5  1

厂Ｔ ｒｉ ｔ ｉ ｃｕｍ  ａｅ ｓｔｉｖｕ ｍ ｃ ｌｏ ｎｅ 1 1 4 4 Ｎ 5 ｇ ｅｎ ｏｍ ｉ ｃ ｓ ｅ ｑｕ ｅｎ ｃｅ
 3 3 1

1
2 3 9

1 0 0％ 2
ｅ

－8 7 9 2 ％Ｊ
Ｆ

7
5

8
4

9
3 1

厂Ｌ ｅｙｍｕ ｓ ｒａｃ ｅｍ ｏｓｕ ｓ Ｐ ＮＡ ．  ｔａ ｎ
ｄ
ｅｍ  ｒｅ ｐｅ

ｔ
ｉｔｉｖｅ



Ａｆａ－

ｆ ａｍ ｉ ｆｙ ｓｅ ｑｕ ｅ ｎｃｅ
．

ｃ ｌ ｏｎ ｅ ： ｐ Ｌｒ Ａｆａ 2 3 3 1 3 3 1 1 0 0％ 2 ｅ－8 7 9 2 ％ＡＢ 0 2 2 7 2 7 
1

厂Ｔ ｒｉ ｔ ｉ ｃｕｍ ｕｒ ａｒｔｕ ＰＮＡ．  ｔａ ｎ ｄ ｅｍ ｒ ｅｐ ｅｔ ｔｔ ｌｖｇ Ａ ｆａ
－

ｆａｍ ｌ ｌｙ ｓ ｅ ｑｕ ｅｎ ｃ ｅ，  ｃ ｌｏ ｎｅ ｐＴ ｉ

ｊＡｆａ 3 3 3 1 3 3 1 1 0 0％ 2 ｅ －8 7 9 2 ％ＡＢ 0 0 3 2 6 1 1

厂Ｔ ｒ
ｉ ｔ ｉ

ｃ ｕｍ  ａｅ ｓ
ｔ ｉ

ｖｕｍ ｇｅ ｎｅ
ｆ
ｏ ｒ

ＴａＡＰ 2
－ Ｄ ．

 ｃｏｍｐ
ｌ

ｅ
ｔ

ｅ ｃ
ｄ
ｓ

．

 ｃｕ
ｌ ｔ ｌ

ｖａ ｒ
 Ｃｈ ｉ

ｎｅ ｓ ｅ
Ｓ ｐ ｒ

ｉ

ｎ ｇ
，

 ｃ ｌｏ ｎｅ
ＢＡＣ ＷＣＳ 0 0 4 9 Ｋ 2 3

 3 2 6 4 7 8 1 0 0％ 8 ｅ－8 6 9 2 ％ＡＢ 7 4 9 3 1 Ｑ． 1

ｆ

￣

Ｐ ｓ ａｔｈ ｙｒｏ ｓｔ ａｃｈ ｙｓ ｉｕ ｎｃ ｅａ ＰＮＡ．



ｔａ ｎ ｄｅｍ ｒ ｅｐ ｅｔｉｔ ｉｖｅＡｆａ
－

ｆ ａｍ Ｈｙ ｓ ｅｑ ｕｅ ｎｃ ｅ ．ｃ ｌｏｎ ｅ ： ｐＰ ｊＡ ｆａ 3 3 2 6 3 2 6 1 0 0％ 8 ｅ－8 6 9 2 ％ＡＢ 0 2 2 7 2 5 
1

Ｆ ｉ

ｇ．
 1Ｔｈｅ Ｂ ｌａｓ ｔｎ ｒｅｓ ｕｌ ｔ ｓｏｆｐ

ＡｍＡｆａ ｌｓｅ
ｑ
ｕｅｎｃｅｓ

Ｔａ ｂ ｌ
ｅ 1Ｄｅ

ｔ
ａ

ｉ ｌ ｉ ｎ ｆｏ ｒｍ ａ
ｔ ｉ
ｏｎｏｆＡ ｆａ

－

ｆａｎｉ ｉ ｌ

ｙ
ｓｅ
ｑ
ｕｅｎ ｃｅｓ

Ａ ｆａ ｓｅｑ ｕ ｅｎ ｃｅ ｎａｍｅＯ ｒ ｉ ｇ ｉｎＧ ｅｎ ｏｍｅｓＧ ｅｎ Ｂａ ｎｋａｃｃ ｅｓ ｓ ｉ ｏｎＮｏ ．

ＡＪ ａ
－

ｉ ＤＣＳＬ ｂＴｒｉｔ ｉｃｕ ｍ ｔ ｕ ｒｇ ｉｄｕｍｓｕ ｂ ｓ ｐ ．ｄｕｒｕｍ ＤＮ ＡＡＡＢＢＡＢ 0 0 3 2 1 2

Ａｆａ
－ ＡＤＣＳＬ 7Ｔｒｉｔ ｉｃ ｕｍ ｔ ｕｒｇ

ｉｄｕｍｓｕｂｓ ｐ
．ｄｕｒｕｍ ＤＮ ＡＡ ＡＢＢＡＢ 0 0 3 2 1 4

Ａｆａ
－

Ａ ＤＣＳＬ 8Ｔ ｒ ｉ
ｔ

ｉｃ ｕｍ ｔ ｕ ｒｇ ｉｄｕｍ ｓｕ ｂ ｓ ｐ ．ｄｕｒｕｍ ＤＮ ＡＡＡＢＢＡＢ 0 0 3 2 5

Ａ／ａ
－

4 ＤＣＳＬ 9Ｔｒｉｔ ｉｃ ｕｍ ｔ ｕ ｒｇ
ｉｄｕｍｓ ｕｂｓ ｐ

．ｄｕｒｕｍ ＤＮＡＡ ＡＢＢＡＢ 0 0 3 2 1 6

Ａｆａ
－ 5 ＤＣＳＩＡＴ ｒｉ

ｔ
ｉｃｕ ｍ ｔ ｕｒｇ

ｉｄｕｍ ｓｕ ｂ ｓ ｐ
．ｄｕｒｕｍ ＤＮＡＡ ＡＢＢＡＢ 0 0 3 2 1

7

Ａｆａｒ Ｑ ＤＣＳＬ 2Ｔｒｉｔ ｉｃｕ ｍ ｔ ｕｒｇ ｉｄｕｍｓｕｂｓ ｐ ．ｄ ｕｒｕｍＤＮ ＡＡＡＢＢＡＢ 0 0 3 2 2 1

Ａｆａ
－

＆ ＤＣＳＬ 2Ｔ ｒｉｔ ｉｃｕｍ ｔ
ｕ ｒ
ｇ

ｉｄｕｍｓ ｕ ｂｓ ｐ ．ｄｕｒｕｍ ＤＮ ＡＡＡＢＢＡＢ 0 0 3 2 2 1

Ａｆａ
￣ 7ＤＣＳＩＡＴｒｉｔ ｉｃｕ ｍ ｔｕｒｇ ｉｄｕｍｓ ｕ ｂｓ ｐ ．ｄ ｕｒｕｍ ＤＮ ＡＡＡ ＢＢＡＢ 0 0 3 2 2 3

Ａｆａ
－ｄｕｒ ＼
Ｔｒｉｔ ｉｃｕ ｍ ｔ ｕｒｇ

ｉｄｕｍｓ ｕｂｓ ｐ
．ｄｕｒｕｍＤＮＡＡＡＢＢＡＢ 0 0 3 2 3 5

Ａｆａ
－

ｃｅ ｒ ＺＳ ｅｃａｌ ｅｃｅｒｅａ Ｌ ｅＤＮＡＲＲＡＢ 0 0 3 2 2 8

Ａｆａ
－

ｃｅ ｒ ＡＳｅｃａｌ ｅｃｅ ｒｅａ Ｌ
ｅＤＮＡＲＲＡＢ 0 0 3 2 2 9

Ａｆａ
－

ｖｕ ｒ 2Ｈｏｒｄｅ ｕ ｉｎ ｖｕｌｇａ ｒｅＤＮＡＨ ＨＡＢ 0 0 3 2 5 2

Ａｆａ
－

ｖｕ ｒＡＨｏｒｄｅ ｕｍｖｕ
ｌｇａ ｒｅＤＮＡＨ ＨＡＢ 0 0 3 2 5 4

Ａｆａｓｐｅ ＺＡｅｇ ｉ ｌｏｐ ｓｓｐｅＬ ｔｏ ｉｄ ｅｓＤＮＡＤＤＡＢ 0 0 3 2 4 2

ｐＡ ｓＡｆａ ｌＡ ｅ ｇ
ｉ
ｌ
ｏ
ｐ ｓｔ ｒ ｉｕｎ ｃｉ ａ Ｌ ｉｓｖａ ｒ ． ｔｒ ｉｕｎｃｉ ａ ｌ

ｉｓ ＤＮＡＤＤＡＢ 3 2 5 6

ｐＴｕＡｆａ ｌＴ ｒｉ ｔｉ ｃｕｍｕ ｒａｒｔ ｕＤＮＡＡＡＡＢ 0 0 3 2 5 9

ｐＴｕＡｆａ 2Ｔ ｒ
ｉ ｔｉ ｃｕｍ ｕｒａｒｔ ｕＤＮＡＡＡＡＢ 0 0 3 2 6 0

ｐ
ＴｕＡｆａ 3Ｔ ｒｉ ｔｉ ｃｕｍ ｕ ｒａｒｔ ｕＤＮＡＡＡＡＢ 0 0 3 2 6 1

ｐＴｕＡｆａＡＴｒｉ ｔｉ ｃｕｍ ｕ ｒａｒｔ ｕＤＮＡＡ ＡＡＢ 0 0 3 2 6 2

ｐ ＰｊＡｆａ 2Ｐｓａ ｔ ｈｙｒｏ ｓ ｔ ａｃｈｙ ｓ
ｊ ｕｎ ｃｅａＤＮＡＮＮＡＢ 0 2 2 7 2 4

ｐＰｊＡｆａ ＺＰｓａ ｔ ｈ
ｙｒｏ ｓ ｔ ａｃｈｙ ｓ

ｊ 

ｕｎ ｃｅａＤＮＡＮＮＡＢ 0 2 2 7 2 5

ｐ
ｌｒＡｆａ 2Ｌｅｙｍｕ ｓｒａ ｃｅｍ ｏ ｓｕ ｓＤＮＡＮＮＸＸＡＢ 0 2 2 7 2 7

ｐＬｒＡｆａ 3Ｌ ｅｙｍｕｓ ｒａ ｃｅｍｏ ｓｕ ｓＤＮＡＮＮＸＸＡＢ 0 2 2 7 2 8

ｐＬｒＡｆａ 5Ｌｅ ｙｍｕ ｓｒａ ｃｅｍ ｏ ｓｕ ｓＤＮＡＮＮＸＸＡＢ 0 2 2 7 3 0

Ａｆａ
－

ｍｏｎ ＺＴｒ ｉｔ ｉｃ ｕｍｍｏｎｏｃｏｃｃ ｕｍＤＮＡＡＡＤ 8 2 9 8 9

Ａｆａ
－ｍｏｎ 

1Ｔｒ ｉｔ ｉｃ ｕｍｍｏｎｏ ｃｏ ｃｃ ｕｍＤＮＡＡＡＤ 8 2 9 8 7

Ａｆａ
－

ｍｏｎ 2Ｔｒ ｉｔ ｉｃ ｕｍｍｏｎｏ ｃｏ ｃｃ ｕｍＤＮＡＡＡＤ8 2 9 8 8


ｐＡｍＡｆａ ｌ


Ａｇｒｏｐｙｒｏｎ ｍｏｎｇ ｏｌ ｉ ｃｕｍＤＮＡ


ＰＰ


ＫＣ 9 9 0 4 6 3


2
．
 3ＦＩＳＨａｎａ ｌｙｓｅｓｐｒｏｂｅ．Ｔ ｈｅｓ ｉ

ｇｎａ ｌｓａｐｐｅａ ｒｅｄａｎｄｄ ｉ ｓｐｅｒｓｅ
ｄ ｉｎｔｈｅｔｅ ｌｏ

－

Ｔｏｋｎｏｗｉ ｆｂｏｔｈｏｒｏｎ ｌ ｙｏｎｅｏｆｔ ｈｅｇｅｎｏｍｅｓｏ ｆｍｅｒ ｉｃｒ ｅｇ
ｉｏｎｓａｎｄｓ ｕｂ ｔｅ ｌｏｍｅｒ ｉ ｃｒｅ ｇ

ｉｏｎｓｏｆａ ｌ ｌｃｈｒｏｍｏ
－

Ｍｏｎｇｏ
ｌｉａｎｗｈｅａ ｔｇｒａｓｓｃａｒｒ ｉｅｄｔｈ ｅＡｆａ

－

ｆａｍｉ ｌｙｓｅ
－

ｓｏｍｅｓ（ Ｆｉ

ｇ ． 3 ）
， ａｎｄｗｅｒｅｖｅ ｒｙｓｔ ｒｏｎｇ．Ｔ ｈ ｉｓｆｉｎｄ ｉｎｇ

ｑｕｅｎｃｅｓ ， ＦＩＳＨｗａｓｃａ ｒ ｒｉ ｅｄｏｕ ｔｕｓ ｉｎｇｐＡｍＡｆａ  1ａ ｓｔｈｅｉ ｎｄ ｉｃａ ｔｅｄｔｈａ ｔＰｇｅｎｏｍｅｓ ｃｏｎｔ ａ ｉｎｅｄＡｆａ
－

ｆａｍ ｉ ｌ
ｙｒ

ｅｐｅａｔ ｓ ．
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ｊ
ａｆａ

￣

Ａｄｃｓ ｌ 5 ＼ 0 ． 0
1

3

Ｌ－
ａｆａ－

4ｄｃｓ／ 9 ＼ 0 ． 0 2 4

－

ａｆａ
－

Ａｄｃｓｌ％ ＼ 0 ． 0 1 1

－ ａｆａ
－

Ａｄｃｓｉｒ． 0 ． 0 2 2Ａ
ａｎｄＢ

ｇｅ
ｎｏｍｅ

￣ａｆａ
－

6ｄｃｓｌ 2 ： 0 ． 0 2 7

—

ａｆａ
－ 5 ｄｃｓ ｌ ＼  ： 0 ． 0 2 1

＿

—

ｐａｓａｆａｌ
＇

． 0 ． 0 2 3

￣

ａｆａ
－ 7ｄｃｓ＼ ＼  ＼ 0 ． 0 2 2

ｊ



ａｆａ
－

ｖｕｒ 4 ： 0 ． 0 5 4

＾￣
ｐｔｕａ

ｆａ 4 ： 0 ． 0 3 0



ａ／ａ
－ｃ／ｕｒ ｌ ： 0 ． 0 5 2



ａｆａ
－ｃｅｒＡ

．

． 0 ． 0 3 8



ｐ
ａｍａｆａ ｌ  ： 0 ． 5 1 5Ｐ

ｇｅ
ｎｏｍｅ

ｊ



ｐ ｌｒａｆａ 3 ： 0 ． 0 4 8

ｒ
＾
￣

ｐｌｒａｆａ 5 ＼ 0 ． 0 4 2

ｒｐｌｒ
ｑｆ
ａ 2 ＼ 0 ． 0 1 8Ｎ ａｎｄ Ｘ

ｇ
ｅｎｏｍｅ

■ －

ｐｐｊａｆａＺ
＇

． 0 ． 0 2 0



ｐｔｕａｆａｌ
＇

． 0 ． 0 6 3

ｉ

—

ａｆａ
－

ｍｏｎ ＼＼  0 ． 0 3 1

Ａ
 ｇ

ｅｎｏｍｅ

Ｌａｆａ
－

ｍｏｎｙ． 0 ． 0 2 3



ｐｐｊａｆａ 2 ＼ 0 ． 0 4 5

Ｄ
ｇ
ｅｎｏｍｅ



ａｆａ
－ｓｐｅ 3 ： 0 ． 0 4 5



ａｆａ
－ ｖｕｒ 2 ＼ 0 ． 0 5 4



ａｆａ
－

ｃｅｒ 3 ： 0 ． 0 4 4



ａｆａ
－

ｍｏｎ2 ＼  0 ． 0 4 4

0  0 5Ｊ

￣

Ｐ ｔｕａｆａ ＾ 

＇

－ 0 ． 0 2 2Ａ
ｇ

ｅｎｏｍ ｅ

Ｉ



1Ｌ＿
ｐｔｕａｆａｙ． 0 ． 0 2 9

Ｆ ｉ

ｇ ．
 2Ｐｈ

ｙ
ｌｏ
ｇ
ｅｎ ｉ ｃ ｔｒｅｅ ｏｆｔ ｈｅＡ ｆａ

－

ｆａｎｉ ｉ ｌ

ｙ
ｓｅ
ｑ
ｕｅｎ ｃｅｓ ｆｒｏｍＭｏｎ

ｇ
ｏ

ｌ ｉ
ａｎｗｈｅ ａ ｔｇ

ｒａｓｓ

ｐ ｅ ｒｇ ｅｎｏｍ ｅａｍｏ ｎｇｓｐ ｅ ｃ ｉ ｅｓ

；ｔｈｅｓｅ ｑｕ ｅｎｃ ｅｓｉ ｎｔｈ ｅ

：翻 丨ｇ ｅｎｏｍ ｅ ｓ ｉ ｎｃ ｌｕ ｄ ｉ ｎｇｍ ｏｒｅｃｏ
ｐ

ｉｅ ｓｗ ｅ ｒｅｍ ｏｒｅｕｎ ｉ

－

ｆｏ ｒｍ
；ｔ ｈｅ ｒｅｗ ａ ｓｎｏ ｃｈ ｒｏｍｏ ｓｏｍｅｓｐ ｅｃ ｉ ｆｉ ｃ ｉ ｔｙｉｎｔｈ ｅ

＿ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｓｗ ｉ ｔｈ ｉ ｎｇｅｎｏｍｅｓ
；Ｎｏｌａ ｒ ｇｅ

－

ｓ ｃａ ｌｅ ｔ ｒａｎｓ ｐｏ
－

睡Ｉ補 ｓ ｉ ｔ ｉｏ ｎｏｒｃｏ ｎｖｅ ｒｓ ｉｏ ｎｔ ｏｏ ｋｐｌ ａ ｃｅｂ ｅｔｗｅ ｅｎｇ ｅ ｎｏｍｅ ｓ

丨

ｄｕ ｒ ｉ ｎｇ ｔｈ ｅｐ ａｓｔ
 7 0 0 0ｙｅ ａｒ ｓ ；ｔ ｈｅｎｅ ｉｇｈｂｏｒ ｉ ｎ ｇｓｅ

－

ｑｕ ｅｎ ｃｅ ｓｗｅ ｒｅｔｈｅｍｏ ｓ ｔｓ ｉｍ ｉ ｌ ａ ｒｗ ｉ ｔ ｈｅ ａｃｈｏ ｔｈ ｅ ｒ ．

ｐ
ＡｍＡｆａ ｌｓ ｅｑ ｕｅｎ ｃｅｃ ｌｏｎ ｅｄｆ ｒｏｍＡ

．
ｍｏｎ ｇｏ ｌ ｉ

－

ｐ ｃｕ ｍＫ ｅｎｇｗ ａ ｓｔｈ ｅｍ ｏｓ ｔｓ ｉｍ ｉ
ｌ
ａ ｒｔ ｏｏｔｈｅ ｒＡ ｆ ａ

－

ｆ ａｍ ｉ ｌｙ

ｓｅｑｕ ｅｎｃｅ ｓｉ ｎＴｒ ｉ ｔ ｉ ｃｅ ａ ｅｓｐ ｅ ｃ ｉ ｅ ｓ
．Ｏｕｒｆ ｉ ｎｄ ｉ ｎｇ ｓｗ ｅｒ ｅ

Ｆ ｉ

ｇ ．
 3ＦＩＳＨｏｆＭ ｏｎ

ｇ
ｏｌ ｉａｎｗｈｅａｔ

ｇ
ｒａｓ ｓｍ ｅｔａ

ｐ
ｈａｓｅｃｏ ｎｓ ｉ ｓｔ ｅｎ ｔｗ ｉｔｈ ｔｈｅａｂ ｏｖｅ

．
ＴｈｅＤＮＡｓｅｑ ｕｅｎ ｃ ｅｓｏ ｆ

ｃｈ ｒｏｍｏｓｏｍ ｅ ｓ（
2 ｎ



＝
 2 ｘ＝ 1 4 ）ｐｒｏｂｅｄｗ ｉ ｔｈｐ

ＡｍＡｆａ ｌｔ ｈ ｅＡ ｆ ａ
－

ｆａｍ ｉ ｌｙｃｌ
ｏ ｎｅ ｓｃ ｈｏｓ ｅｎａ ｔｒａｎ ｄｏｍｆｒ ｏｍＮＣＢ Ｉ

Ｎｏ ？ｅ ： Ｔｈｅａｒ ｒｏｗｓ ｓｈｏｗＢｃｈ ｒｏｍ？ｓ？ｍｅｓ ．Ｓｃ ａｌ ｅｂａ ｒ
＝

Ｊ 0ｄａ ｔ ａ ｂａ ｓｅｗ ｅｒｅａｎ ａ ｌｙｚｅ ｄ ．Ｔｏｋｎｏｗｔ ｈ ｅｒｅｌ ａ ｔ ｉ ｏｎｏｆ

． ．ｔ ｈｅＡ ｆａ
－

ｆ ａｍ ｉｌ

ｙｓｅｑ ｕｅｎｃ ｅｓｆ ｒｏｍＡ ．ｍｏｎ ｇｏｌ ｉｃｕｍ

3ＤｉｓｃｕｓｓｉｏｎＫ ｅｎｇｗｉ ｔ ｈｔｈ ｏｓｅ ｏｆｏ ｔ ｈｅ ｒＴ ｒ ｉｔ ｉ ｃｅ ａ ｅｓｐ ｅｃ ｉ ｅｓ ， 2 8ｒ ｅ
？

ｐ ｅａ ｔ ｅｄｕｎ ｉｔ ｓａｍｐ ｌ ｉ ｆｉ ｅｄｂｙＰＣＲｗ ｉ ｔｈＡＳ
－ＡａｎｄＡＳ＿

3
． 1
Ｇｅ ｎｅ ｔｉ ｃ ａ ｌｐ ｒｏ ｐｅ ｒ ｔ

ｙａｎｄｐ ｈｙ ｌｏｇｅｎ ｉｃａｎａ ｌ
ｙ
ｓ ｉ ｓｏ ｆＢ

ｐ ｒ ｉｍｅｒｓｗ ｅｒ ｅａｎ ａ ｌｙｚ ｅｄｂ ｙ ｔ
ｈ ｅＮＪｍｅ ｔ ｈｏ ｄ（

Ｆ
ｉ ｇ ．

Ａ ｆａ
－

ｆａｍ ｉ ｌ

ｙ
ｓｅｑ ｕｅｎｃ ｅ
 2 ）

．
Ｔｈ ｅｆ ｉ ｎｄ ｉ ｎｇｉ ｎｄ ｉ ｃａ ｔｅｄｔ ｈ ａｔＰｇｅｎｏｍｅｈａｄｈｏ

－

Ａｐ ｒｅ
ｖ ｉ ｏ ｕｓｉ ｎ ｖｅ ｓｔ ｉ

ｇａ ｔｉｏ ｎｏ ｆＮａｇ ａｋｉ
［

2
］

ｄｅｍｏ ｎ
－ｍｏ ｌｏｇｙｗ ｉ ｔ ｈＮａｎｄＸ

ｇ ｅｎ ｏｍ ｅ
，ａｎｄＡ ．ｍ ｏｎｇｏｌ ｉｃ ｕｍ

ｓ ｔ ｒａｔ ｅｄ ｔｈ ｅｉｍ ｐｏｒ ｔａｎ ｔｐｒｏ ｐｅ ｒ ｔｉ ｅ ｓｏｆｔ ｈｅＡ ｆａ
－

ｆａｍ ｉ ｌｙＫ ｅ ｎｇｅ ｘｉ ｓ ｔ ｅｄｅ ａ ｒ ｌ ｉ ｅ ｒｔ ｈａｎＬ ．ｒａｃ ｅｍ ｏ ｓｕ ｓａｎｄＰ ．

ｓ ｅｑ ｕｅｎｃ ｅｓ ．Ｔ ｈｅ ｒｅｗ ａ ｓｈ ｉ

ｇｈ ｌｙｖａｒ ｉ ａｂ ｌ ｅｃｏ
ｐ ｙｎｕ ｍｂ ｅｒｊ

ｕｎｃ ｅａ ．Ｓｏｉ ｔｗ ａｓｓ ｕｐ ｐｏｒ ｔ ｅｄｔ ｈａ ｔＰｇ ｅｎｏｍ ｅｗ ａ ｓａ
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ｄｏｎｏｒｏ ｆＮａｎｄＸｇ ｅｎｏｍｅ ｓ ，ｏｒｔｈｅｒｅ ｗａｓａ ｔｒ ａｎｓ ｐｏ
－ｅｄＤＮＡｓｅ ｑｕ ｅｎｃ ｅｆｒｏｍＡｅｇ ｉ

ｌｏｐｓｓｑ
ｕａｒｒｏ ｓａ ［ Ｊ］ ．Ｐｌａｎ ｔＭｏ ｌｅ ｃｕ

－

？

． 
？


八


．

ｄ＼ｔ」 ｖ
—
ｌ ａｒＢｉｏ ｌｏｇ ｉｃａ ｌＲ ｅｐｏ ｒｔ ， 1 9 8 6

，
4 （ 2 ） ： 1 0 2  1 0 9

ｓ ｉ ｔ ｉｏｎｏｒｃｏｎｖ ｅｒｓ ｉｏｎａｍｏｎ ｇＦ ，ＮａｎｄＸ
ｇｅｎｏｍｅｓ ．

［ 2 ］Ｎａｇ ａｋ ｉＫ ？Ｔ ｓｕ
ｊ
ｉ ｒａｏｔｏＩ ｓｏｎｏＫ ，ｅ ｔ ａｌ

．Ｍｏ ｌｅ ｃｕ ｌａ ｒｃ ｈａ ｒａｃ ｔ
ｅ ｒ

？

ｉｚ ａｔ ｉｏｎｏ ｆａｔ ａｎｄｅｍ ｒｅ ｐｅａ ｔ
，Ａｆａ ｆａｍｉ ｌｙ ，

ａ ｎｄｄ ｉｓ ｔｒｉ
ｂｕｔ

ｉｏｎａｍｏｎｇ

3 ． 2Ｃｈ ｒｏｍｏｓｏｍａｌｌｏｃａ ｌ ｉｚａｔ ｉｏｎｏｆＡｆａ
－

ｆａｍｉｌｙｓｅ
－

Ｔｎ ｔ ｉｃｅ ａｅ［ Ｊ ］ ．
Ｇｅｎｏｍｅ

，
1 9 9 5 ， 3 8 （ 3 ） ： 4 7 9

－

4 8 6

ｑｕｅｎｃｅ［ 3 ］Ｎａ ｇａｋｉＫ ， Ｔ ｓｕ
ｊ

ｉｍｏｔｏＨ ，Ｓ ａｓａｋｕｍａＴ ．Ｄｙｎａｍｉ ｃｓｏｆｔａｎｄ ｅｍ

Ｉｎ ｒｅｐ ｅｔｉ ｔ ｉｖｅｓｅｑｕ ｅｎｃｅｓｌｏｃａｔｅｄｉｎｓｐｅｃｉｆｉ ｃｌｏｃａ
－

ｒｅ ｐｅ
ｔ

ｉ ｔ ｉ
ｖｅＡｆａ

－

ｆａｍ ｉ ｌｙ 
ｓｅｑｕｅ ｎｃｅ ｓｍＴｎ ｔ

ｉ ｃｅａ ｅ ， ｗｈｅ ａｔｒｅ ｌａ ｔｅｄｓ ｐｅ
－

ｉ
．

ｉ＿ 1 Ｆ＞Ｍ ａｔｉ
＿ Ａ 1

．

ｃ ｉｅｓ［ Ｊ］ ．Ｊ ｏｕ ｒｎａ ｌＭｏ ｌｅ ｃｕ ｌ ａｒＥｖｏ ｌｕ ｔ ｉｏｎ ， 1 9 9 8 ， 4 7 （ 2
） ： 1 8 3

－

1 8 9

ｔ ｉｏｎｓ ，ｓｕｃｈａｓｒ ｉｂｏｓｏｍａｌＫＮＡ
ｇｅｎｅｓａｎｄｓｕ ｂｔｅｌｏｍｅｎｃ

． ．．

1 1 1［ 4 ＪＮａｇ ａｋ ｉＫ ，Ｔｓ ｕ
ｊ

ｉｍｏｔｏＨ ，Ｓａ ｓａｋｕｍａ Ｔ ．Ｈｇ ｅｎｏｍｅｓ ｐｅｃ ｉ ｆｉｃ ｒｅ
－

ｒｅｐｅｔ
ｉ ｔｉｖｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ， ｔｈｅｇｅｎｅｃｏｎｖｅｒｓｉｏｎｐｒｏｂａｂｌｙｔ ｓ ｔｆ Ａ

ｆｒ＾°＾Ｊ

ｐｅｔ ｉ ｔ ｉｖｅｓｅ ｑｕｅｎｃｅ ，ｐｂｔ 2 ？ｏ ｉｂ ｌｙｍｕ ｓｔ ｒ ａｃ ｈｙ ｃａ ｕ ｌｕｓ ｉｓｐａ ｒｔｏ ｌＡ ｉ ａ

ｐ ｌａｙｅｄａｎｉｍｐｏｒｔａｎｔｒｏ ｌｅｆｏｒｔｈｅ ｈｏｍｏｇｅｎｉｚａ ｔｉｏｎｏｆ ｒｅ
－

ｆａｍｉ ｌｙ ｏ ｆ Ｔｎｔ ｉ ｃ ｅａ ｅ［ Ｊ］
，Ｇｅｎｏｍ ｅ ， 1 9 9 8 ， 4

1
（ 1 ）

＝
 1 3 4

－

1 3 6

ｐｅ ｔｉｔｉｖｅｓｅｑｕｅｎ ｃｅｓｂ ｅｃａｕｓｅｓｕｃｈｓｅｑｕｅｎｃｅｓｗｅ ｒｅ ｃｌ
ｏｓｅｌｙ［ 5 ］Ｒ ａｙｂ ｕ

ｒｎＡＬ ，Ｇ ｉ ｌ ｌＢＳ．Ｍｏ ｌ ｅｃ ｕ ｌａｒｉｄ ｅｎｔ
ｉ ｆｉ ｃａ ｔ

ｉｏｎｏｆｔｈｅＤ－

ｇｅ
－

ｐｏｓ
ｉ ｔｉｏｎｅｄｂｙｔｅ ｌｏｍｅ ｒｅａ ｓｓｏｃ ｉａｔｉｏｎｏｎｎｕｃｌ ｅａｒｍｅｍ

－ｎ ｏｍ ｅｃｈｒｏｍ ｏ ｓｏｍ ｅｓｏｆ ｗｈ ｅａ ｔ［Ｊ ］ ，ｊ
ｏ ｕｒｎａｌ ｏ ｆ ｈｅ ｒｅｄ ｉ

ｔ
ｙ ，

1
9 8 6

，
7 7

ｂｒａｎｅ ｉｎｉｎｔｅｒｐｈａｓｅｎｕｃ ｌｅｉ 
［

7
，

1 3
＂

1 6
］

．Ｈｏｗｅｖｅｒ ，Ａ ｆａ
－

ｆａｍｉ

－ （
4
） ： 2 5 3

‘

2 5 5

， ．

，

ｔ 1
－

．
ｍ

ｉｉ

．
ｉ［ 6 ］Ａｎａｍｔｈａｗａ ｔ

－

Ｊｏｎ ｓｓｏｎＫ ，Ｈ ｅｓ ｌｏｐ
－Ｈａｒｒ ｉｓｏｎ ＪＳ

．Ｉｓｏｌａ ｔ
ｉｏｎａｎｄ

ｌｙ
ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｓｗｅｒｅｗｉｄｅ ｌｙｄｉ ｓｔｒｉｂｕｔｅｄｎｏｔ ｏｎｌｙ

ｉｎｓｕｂ ｔｅ
－

，ｒ ｒ

ｃ ｈａｒ ａｃ ｔｅ ｒｉ
ｚａ ｔ ｉ ｏｎ ｏ ｆｇｅ ｎｏｍｅ

－ ｓ
ｐｅ ｃｉ ｆ ｉ ｃＤＮＡ ｓｅ ｑｕ ｅｎｃ ｅｓ ｉｎＴｎ ｔ ｉｃ ｅａ ｅ

ｌ
ｏｍｅｒｉ ｃｂｕｔａ

ｌ
ｓｏｉｎｉｎ ｔｅｒｓｔｉ ｔｉａ

ｌｒｅｇｉｏｎｓ ．ｐＨｖＡＵ ，ａｓ ｐｅｃ，ｅ ｓ［ Ｊ ］ ．
Ｍｏ ｌｅｃｕ ｌａ ｒａｎｄＧｅｎｅ ｒａｌＧｅ ｎｅ ｔ ． ｃｓ ，  1 9 9 3 ，

 2 4 0
（ 2 ） ：

Ａ ｆａ
－

ｆａｍｉ ｌｙｒｅｐｅｔ
ｉ ｔｉｖｅｓｅｑｕｅｎｃｅ ｓ

 ｉ ｓｏｌａｔｅｄｆｒｏｍｂａｒｌｅｙ 1 5 1
－

1 5 8

ｄ ｉ ｓｔｉｎｇｕ ｉｓｈｅｄｅａｃ ｈｂａ ｒ
ｌ
ｅｙｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｂｙｉｎｓ ｉｔｕｈｙ

－

［ 7 ］Ｔ ｓｕ ｊ
ｉｍ ｏ ｔｏＨ ，Ｇ ｉ ｌ ｌＢＳ．Ｒ ｅ ｐｅｔ ｉ ｔ ｉｖ ｅＤＮＡ ．ｓｅｑｕ ｅｎｃ ｅｓｆ ｒｏｍｐｏ ｌ ｙ

－

ｂｒｉ ｄｉｚａｔｉｏｎ
［

8
］

．ｐ
ｌ ｏ ｉｄＥ ｌ

ｙｍｕｓｔ ｒａｃｈｙ ｃａ ｕ ｌｕｓａ ｎｄ ｔｈｅｄ ｉｐ
ｌｏ ｉ

ｄｐｒｏｇ ｅｎ ｉ

ｔ ｏｒｓｐｅ ｃｉ ｅ ｓ ：

Ｔｏｋｎｏｗ ｉ ｆｂｏ ｔｈｏｒｏｎｌｙｏｎ ｅｏｆ ｔｈｅ
ｇ ｅｎ ｏｍ ｅ ｓｏｆＤ ｅｔ ｅ ｃｔ

ｌ ｏｎａｎｄ ｇｅ ｎｏｍ ｌｃ ａｆ ｆｍ ｌ ｔｙｏ ｆ Ｅ ｌｙｍｕ ｓｃ ｈｒｏｍａｔ
ｌ ｎａｄｄｅｄｔ 0

ＡＴ，
． ｉｉａｆｆ

．

1ｗ ｈｅ ａ
ｔ［Ｊ ］ ．Ｇ ｅｎｏｍｅ ， 1 9 9 1 ， 3 4 （ 5 ） ： 7 8 2  7 8 9

Ａ ．ｍ ｏｎ ｇｏｈｃｕｍＫｅｎｇｃ ａｒｒ ｉｅｄｔｈｅＡ ｉａ
－

ｉａｍｕｙｓ ｅ
－

「… ＾Ｔ，，Ｔ
，

．

［＿

8 」Ｔｓ ｕ
ｊ

ｉｍｏ ｔｏＨ ， Ｍ ｕｋａ ｉＹ ？Ａｋａｇ ａｗ ａＫ ， ｅｔ ａｌ ． Ｉｄｅ ｎ ｔ
ｉ ｆ ｉ ｃａ ｔ

ｉｏｎｏ ｆ

ｑ ｕｅｎｃｅｓ
，
ＦＩＳＨｗａｓｃ ａｒ ｒ ｉ ｅｄｏｕ ｔｕ ｓｉｎｇｐＡｍＡｆａ ｌａ ｓｍ ｄｌ ｖ ｌｄ ｕａ ｌｂａ ｒ ｌ ｅｙ ｃｈ ｒｏｍｏ ｓｏｍｅ ｓｂａ ｓｅｄｏｎｒｅ ｐｅｔ ，

ｔ
， ｖｅ ｓ ｅｑｕ ｅｎｃｅ ｓ ：

ｔ ｈｅ
ｐｒｏｂ ｅ


？ａｎｄｔｈｅｓｅｑｕｅｎｃｅｈ ｙｂ ｒ ｉ ｄｉ ｚ ｅｄｗ ｉ ｔｈａ ｌ ｌｔ ｅ

－

Ｃｏｎｓｅ ｒｖａｔ ｉ ｖｅ ｄ ｉ ｓ ｔ ｒ ｉ
ｂｕ ｔ

ｉ
ｏｎｏ ｆＡ ｆａ

－

ｆ ａｍｉ
ｌ

ｙ ｒｅ ｐｅ ｔｉ ｔ ｉ ｖｅ ｓｅｑ ｕｅｎ ｃｅｓｏｎ

ｌｏｍｅｒｉｃｒｅｇ
ｉｏｎｓａｎｄｓｕｂｔ ｅ ｌｏｍ ｅｒ ｉｃｒ ｅｇ

ｉｏｎ ｓｏｆｔｈ ｅｔｈｅ ｃ ｈｒｏｍｏｓ ｏｍ ｅｓｏｆ ｂａ ｒｌ ｅｙａｎｄｗｈｅ ａ ｌ［ Ｊ］
．Ｇｅ ｎｅ ｓＧｅ ｎ ｅｔ ｉ ｃ

ｃｈｒｏｍ ｏｓｏｍ ｅｓ ．Ｔｈｅ ｓ ｉ ｇｎａ ｌｓａｐｐｅａ ｒｅｄｍｏｓ ｔ ｌｙａ ｔｔｗｏＳ ｙ ｓｔ ｅｍｓ ， 1 9 9 7
， 7 2 （ 5 ） ： 3 0 3

－ 3 0 9

ｅｎｄ ｓＯ ｆｔｈｅｃｈｒｏｍｏ ｓｏｍ ｅ ｓ ．Ｔｈｉｓｆ ｉ ｎｄｉｎｇ
ｉｎｄｉ ｃ ａ ｔ ｅｄ［ 9 ］Ｙ ｕｎ Ｊ ，Ｍ ｌＦ．Ａｇｒ ｏｐｙ ｒｏｎｆ ｏ ｒａｇｅ ｓｐｅ ｃ．ｅ ｓａ ｎｄｄ ＞ ｓｔ ｎｂ ｕ ｔ，ｏ ｎ ［ｊ ］

．

！
？

 ， ａｒｒ
．

1Ｇ ｒａ ｓｓ ｌ ａｎｄｏｆＣｈ ｉｎａ ，
 1

9 8 9 ， 3
（ 1 ）： 

1 6 － 1 9

ｔｈａｔＰｇｅｎｏｍｅｃｏｎ ｔａ ｉｎｅｄＡ ｔａ
－

ｔａｍｕｙｒ ｅｐｅａ ｔｓ ｅ
－

Ｔ＾  Ａ． ｒ
．

， ．

［ 1 0 ］Ｘ ｉ ｅＸ ， Ｙ ｕｎ Ｊ ， Ｙ ｉｎ
］ ＾ ｅｔａ ｌ ．ＲＡＰＤａｎａ ｌｙｓ ｉ ｓｏ ｆ

ｇｅｎｅ ｔｉ ｃｄ ｉ
ｖｅ ｒ ｓ ｉ

ｔ
ｙ

ｑ ｕｅｎｃｅｓ
，

ａｎｄ ｔｈ ｅ ｒｅｗａｓｎｏｃ ｈ ｒｏｍｏ ｓｏｍｅｓｐ ｅｃ ｉ ｆｉ ｃ ｉｔ ｙｏｆ Ｍｏｎｇｏ ｌ
，ａ ｗｈｅａ ｔｇｒａ ｓｓ［ ｊ ］ ．Ａｃ ｔａ Ｂｏ ｔ ａｍｃａ ， 2 0 0 2 ， 2 2 （ ｌ ） ＝ 6 4

－

7 0

ｉｎｔｈｅｓ ｅｑｕ
ｅｎｃｅ ｓｗ ｉ ｔｈ ｉ ｎｇｅ ｎｏｍｅ ｓ．［ 1 1 ］ＧｕＡ ， Ｙｕ ｎ

 Ｊ ， Ｌａ ｒｒｙ Ｈ ｔｅｔ ａ ｌ
．Ａｇｒｏｐｙ ｒｏｎ ｆｏｒａｇｅ ｙ ｉ ｅｌ ｄａ ｎａ ｌｙ ｓ ｉ ｓ

ｕ ｎｄｅ ｒＤｒｙＣ ｕｌ
ｔ

ｉ ｖａ ｔ
ｉｏｎｃｏ ｎｄｉ

ｔ
ｉｏ ｎｓ［ Ｊ ］ ，Ｇ ｒａｓｓ ｌａｎｄｏｆＣｈ ｉ ｎａ

，

4Ｃｏｎｃｌｕｓ ｉｏｎ1 9 9 8 ＇
3
＜ 1 ） ： 2 3

＂

2 7

［ 1 2 ］Ｍ ｕ ｋａｉ
， Ｙ ．Ｍｕ ｌ ｔ ｉｃｏ ｌｏ ｒｆ ｌｕｏ ｒｅｓ ｃｅｎｃｅｍｓ ｉ

ｔｕｈｙｂ ｒ ｉｄ ｉｚａ ｔ ｉｏｎ ：Ａ

ｎｅｗｔ ｏｏ ｌｆｏ ｒｇｅｎｏｍｅａｎａｌｙｓ ｉｓ［Ｃ］ ／ ／Ｍｅ ｔ ｈｏｄｓｏ ｆｇｅ ｎｏｍｅａ ｎａ ｌｙ
－

ｐ
ＡｒｎＡｆａ ｌｓ ｅｑｕｅｎｃｅｃ ｌｏｎｅｄｆｒ ｏｍＡ ．ｍｏｎｇｏ ｌ ｌ

－

Ｓ ｉ ｓ ｉｎｐ ｌａｎｔ ｓ．ＰＰＪ ａ ｕ
ｈａｒ

．
ＣＲＣ

，Ｂｏｃａ Ｒ ａｔ
ｏｎ

，
Ｆ ｌｏｒ ｉ

ｄａ ，1 9 9 6
：

ｃ ｕｍＫｅｎｇ
ｉ ｓｍ ｏｓｔｓｉｍ ｉ

ｌ
ａ ｒｗ ｉ ｔｈ ｏｔｈｅ ｒＡ ｆａ

－

ｆ ａｍ ｉ ｌｙｓ ｅ
－ 1 8 1

－

1 9 2

ｑ ｕｅｎｃｅｓｉ ｎＴｒ ｉｔ ｉ ｃｅ ａｅｓ ｐｅｃ
ｉ ｅ ｓ ．Ｔｈ ｉ ｓｓ ｅｑ ｕｅｎｃ ｅｃａｎｂｅ

［ 1 3 ］Ａ ｐｐｅ ｌｓＲ ，Ｄｎ ｓｃ ｏｌｌＣ
，Ｐ ｅａ ｃｏｃ ｋｗＪ ．Ｈｅ ｔｅ ｒｏｃ ｈｒｏｍａ ｔｍａ ｎｄ

ｕ ｓｅｄｆｏｒｔｈｅｐｈｙｌ ｏｇｅｎ
ｉｃａｎ ａｌ ｙｓｉ ｓｏ ｆＴｒ ｉ ｔ ｉｃ ｅａ ｅｓｐ ｅ

－ｈ ｌｇｈ ｌｙｒｅｐｅ ａ ｔ
ｅｄＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃ ｅｓ ｍｒ

ｙｅ ＜
Ｓｅ ｃａ ｌｅｃｅ ｒｅａ ｌｅ ）［ Ｊ ］

＂

．

ｎ ｉ ｔ 1ｉ 、 ｔ
 ，

Ｃ ｈ ｒｏｍ ｏ ｓｏｍａ ， 1 9 7 8 ， 7 0 （ 1 ） ： 6 7
－

8 9

Ｃ 1 6 Ｓ －Ｐ
ｇｅｎ 0ｍ ｅｍＵ Ｓ ｔＨａＶｅｈ 0ｍ 0 ｌ°ｇｙＷＩ ｔＫＮａ ｎｄＸ［

1 4
］Ｓｏｎｏｄａ Ｓ

，ＹａｍａｄａＴ ，Ｎａ ．ｔｏＴ
，
ｅｔａ ｌ ．ＣＫ ａｒａ ｃｔｅｎｚａ ｔ ．ｃｎｏｆａ

ｇ ｅｎｏｍ ｅ ；ｐＡｍＡｆａ ｌｓｅｑｕｅｎｃ ｅ ｓａｒ ｅｌ
ｏｃａｔｅｄｉｎｔｈ ｅ

ｆ ａｍ． ｌｙｏ ｆ ｔａｎｄｅｍｌｙ
ｒｅ ｐｅａ ｔｅｄ ｓｅｑ ｕｅｎｃｅｓｆ ｒｏｍＬｏｄｅ ｒｕｓ［ Ｊ］

．Ａｐ
－

ｔ ｅ ｌｏｍｅ ｒｉｃｒｅｇ
ｉｏ ｎｓａｎｄｓｕ ｂ ｔ ｅ ｌｏｍ ｅｒ ｉｃｒ ｅｇ

ｉｏｎｏｆｔｈ ｅｐ ｌ ｉｅｄ Ｅｎｔ ｏｍｏ ｌｏｇｙ ａｎ ｄＺ ｏｏ ｌ ｏｇｙ ， 1 9 9 3
，

2 8 （ 2 ）： 2 3 8
－

2 4 1

ｅｖｅｒｙｃｈｒｏｍ ｏｓｏｍ ｅ ｓｏｆＡ ．ｍｏｎｇｏ ｌ ｉｃ ｕｍＫ ｅｎｇ ．Ｐ［ 1 5 ］Ｓ ｕｎＧ ， Ｙ ｅｎＣ
，
ＹａｎｇＪ ．Ｔｈｅｓ ｔ ｕｄ ｙｏｎＮ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆＬｅｙｍ ｕｓ

ｇｅｎｏｍ ｅｃｏ ｎｔ ａ ｉ ｎｓＡ ｆａ
－

ｆａｍｉ ｌｙｒ ｅｐ ｅ ａｔｓ ｅｑｕｅｎ ｃｅ ｓ
，

ａｎｄｓ ｐｅｃｉｅ ｓ［ Ｃ ］ ／ ／Ｐ ｒｏｃ ｅ ｅｄ ｉｎｇｓｏ ｆｔ ｈｅ 2 ｎ ｄＩ ｎ ｔｅ ｒｎａ ｔ
ｉｏｎａ ｌＴｒｉ

ｔ
ｉ ｃ ｅａ ｅ

ｔ ｈｅｒ ｅｉｓｎｏｃｈ ｒｏｍｏ ｓｏｍ ｅｓｐｅ ｃ
ｉ ｆ ｉｃｉｔｙ

ｉｎ ｔｈｅｓ ｅｑｕｅｎｃｅ ｓＳ ｙｍ ｐｏ ｓ ｉｕｍ
，
Ｌｏｇ ａｎ ’Ｕ ｔａｈ

，
 1 9 9 4

． ， ．［ 1 6 ］Ｗ ａｎｇＲＣ ，Ｊｅｎｓｅｎ ＫＢ
．
Ａｂ ｓ ｅｎｃ ｅｏｆｔｈｅ Ｊｇ ｅｎｏｍｅｉ ｎＬｅｙｍｕ ｓ

Ｗ ｉ ｔｉｎ
ｇｅｎｏｍｅ ｓ ．

ｓ ｐ ｅｃ ｉｅ ｓ（ Ｐ ｏａｃ ｅａｅ ：Ｔｒ ｉ
ｔ

ｉ ｃ ｅａ ｅ ）：Ｅｖ ｉｄｅｎ ｃｅ ｆ ｒｏｍＤＮＡｈ
ｙｂｒ ｉｄ ｉｚ ａ

？

ｔ
ｉｏｎａ ｎｄｍｅ ｉｏｔ

ｉ ｃｐａ ｉ ｒ ｉｎｇ［Ｊ ］ ．Ｇｅｎｏｍｅ ，  1 9 9 4
，

3 7
（ 2 ） ： 2 3 1

－

2 3 5

Ａｃｋｎｏｗ ｌｅｄｇｅｍｅｎ ｔ

Ｔｈ ｉ ｓｗｏ ｒｋｗａｓｓ ｕｐ ｐ
ｏ ｒｔ ｅｄｂｙ

Ｎ ａ ｔ ｉｏ ｎａ ｌＮａ ｔ ｕ ｒｅ（责任 编 辑 刘 云 霞 ）

Ｓｃｉ ｅｎ ｃｅＦｏ ｕｎｄａ ｔ ｉｏｎｏｆＣｈ ｉ ｎ ａ（ Ｎｏ ． 3 1 2 6 0 5 7 8 ，Ｎｏ
．

3 1 1 6 0 4 7 9 ）

Ｒｅ ｆｅｒｅｎｃｅ ｓ

［ 】 ］Ｒ ａｙ ｂｕ ｒｎＡＬ ，Ｇ ｉ ｌ ｌＢＳ． Ｉｓ ｏ ｌａｔ
ｉ ｏｎｏ ｆＤ－

ｇｅ ｎｏｍｅｓｐｅ ｃｉ ｆ ｉｃ ｒｅｐｅ ａ
ｔ
－


