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使降解 的DNA也可能包含足够用来扩增 的微 

卫星位 点 序列 (在 这 方 面，微 卫星 甚 至优 于 

RAPD和具有更长 目的基因序列的可扩增 VN— 

TRs)，这一特点使那些保存差 的样品也可能成 

为有 价值 的研 究材 料。例如，研 究者 已从 有 

1850年历史的埃及木乃伊中扩增出微卫星位 

点_9]。这一特点 也意味着工作者在野外收集 

材料及运输过程中的工作量大大降低。 

(2)微卫星引物的通用性 微卫星的一个 

具有潜在价值的特征是从一个物种产生的引物 

可以应用于相关的分类群，而这一特征总体来 

说不为小卫星所具有。如在一种鲸基因库中确 

认的微卫星位眯的 PCR引物 已经成功地 应用 

于许多其它相关物种中_1 ；一些人类的引物可 

应用于非人灵长类动物_10 等等。如果证 明许 

多微卫星引物具有广泛 的分类范围，那么在基 

因组文库的发展和筛选上将会花费更少的时间 

和精力。 

(3)高质量的信息 微卫星位点的多态性 

使其具有较高的信息量，但该信息量的质量又 

如何呢?一个遗传标记物所提供的信息质量无 

非是看它是否能前后一致、客观地产生可计数 

的产物，以及能否精确地反映出潜在遗传差异 

性和这些差异是否具有代表性。而第一个要求 

实际上表现为产生的条带是否能前后一致。在 

RAPD及 DNA fingerprinting(DFP)中，会有许 

多强度不一的条带，不同的实验条件可能产生 

不同甚至错误 的结果。而在微卫星 PCR中则 

不存在这样 的问题 ．因 为微卫 星 PCR(同 a1． 

1ozyme)每个样品应该 只产生一条带或两 条同 

样深度的带．虽然在实际应用中要稍 比这复杂 

些 。 

另外，更麻烦的是在什么时候认为两条带 

是完全相同的呢?这个问题在不同的胶 间进行 

比较时显得尤为突出。微卫星虽然有更多的等 

位基因，但它在不同的胶间却 易于进行比较．其 

原因：第一 、在同一胶上的序列梯度能提供分辨 

率达一个碱基对的差异[ 0 ；第二、微卫 星等 

位基因一般通过一两个参照个体的条带朝上或 

朝下计数即可获得，这是因为 PCR能允许多次 

使用同一参照个体，且微卫星条带的差别通常 

是可预测的(成倍数关系)。当条带出现较稳定 

时，除非它能正确清楚地反映出潜在的基因，否 

则也不能说明问题。多位点方法的困难之一是 

来 自不同位点但具有相同大小的等位基因可能 

产生混淆。如果等位基因不能确定出它所反映 

的位点，估计一些遗传参数则更为困难。也许 

共享条带对于亲缘鉴定仍具有一 定的意义，但 

需要知道一定的亲缘背景。而微卫星却不存在 

这个问题 ，因为它可通 过设计者精心设计不 同 

长度的微卫星位点的引物而避免，这样 PCR扩 

增出来的条带会互不重叠_2 J。 

影响信息质量的另两点因素 微卫星具有 

很高的多态性但其突变率却低于 l0 ，在二者 

之间有了一个很好的平衡。而 DFP和 VNTRs 

突变率很高(5×10I2)，在进行亲子鉴定时，有 

可能一个突变事件就会导致错误的父子关系的 

判断。此外，遗传标记物作为一种中性标记是 

最理想的。如果它具有高度选择性，则就不再 

具有广泛的标记作用．因为它只代表其 自身。 

在这方面 DNA标记物，尤其是 非编码 区的标 

记物，要优 于蛋白质标记物如同工酶 。虽然对 

微卫星的进化仍需进一步的研究，但单从微卫 

星如此庞大的数 目上来看，一个典型的微卫星 

位点不可能经过太严格的进化上的精心筛选 。 

(4)微卫星是共显标记物 微卫星同大多 

数 同 工 酶 和 RFLPs(Restriction Fragment 

Length Polymorphisms)一样．是很好 的共显标 

记物。多位点的指纹 图谱和 RAPD通常 仅可 

被解释 为显性标记，杂合子看起来就象一种纯 

合子。用显性标记来估计表现型参数更困难。 

3 微卫星位点的获得及其应用 

微卫星具有很多优点：高度 多态性 、能用 

PCR扩增、高质量的信息、取材简便 易行。但 

在使用微卫星方法之前 ．如何获得所需要的微 

卫星位点?大致有三条途径 ：第一、寻找 已存在 

的微卫星引物 ；第二、使用与所研究物种亲缘关 

系较近物种的引物；第三、用经典分子生物学方 

法克隆所需要的微卫星位点 。一旦拥有微 
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卫星位点．便可 自行选择作探针或作 I物。 

随着人们对微卫星位点认 识的不断深入． 

用微卫星方法进行的研究也越来越多。下面简 

要概括微卫星应用的几个方面。 

(1)杂 交(Hybridization) Roy等lI 用微 

卫星进行种间杂交．他用来自家养狗的 l{)个多 

态系统来检查在灰狼和草原狼杂交地段的等位 

基因频率的干扰．以及 已知无杂交情况发生地 

段二者等位基因的情况．结果显示杂交种群的 

灰狼和草原狼具有相同的等位基因频率。更重 

要的是基因流动无方向性，只是杂交灰狼的等 

位基因频率受到严重干扰。 

(2)种群研究 利用微卫星进行种群内和 

种群间两种研究。如 MaeHugh等l1 用 2个微 

卫星位点分析了 6个不同品系的欧洲牛间的遗 

传差异，并计算 了遗传距离 建立了树状 图，显 

示的结果与已知各 自品系牛的遗传历史一致。 

到 目前为止．种群内遗传差异的研究工作做得 

较多。比如在研究一个发生过瓶颈现象的濒危 

物种——北方毛鼻袋熊 时 ，用 16个微卫星 

位点检查它们之间的遗 传差异性水平，结果发 

现其水平远远低于与其有紧密亲缘关系的远系 

繁殖种——南方毛鼻袋熊。这种微卫星多态性 

的降低表 明此物种曾经历过持续 121)年 仅有 

10～20只个体的瓶颈现象。另外 在社会性昆 

虫的研究中，由于微卫星 比同工酶有更大的多 

态性，在做父子排除时，用更少的微卫星位点就 

可解决，因此 用微卫星方法进行这方面研究的 

报告也不断增多。 

(3)亲 缘关 系和繁殖 成功 度 (Relatedness 

and Reproductive Success) 用微卫星来估计 自 

然状态下种群的亲缘关系和繁殖成功度已有报 

告。Morin等l1 用人源微卫 星位点来检查 自 

由生活状态下的黑猩猩种群的亲缘关系、社会 

结构和父子关 系，使其得以验证种群 内关于亲 

缘关系的假说。另外 Morin等[us】还分析 了同 

群个体间的父子关系。 

总之．微卫星在未来保护遗传学中扮演着 

非常重要的角色，在自然状态和笼养状态种群 

遗传差异性评估的应用上受到较少限制。尤其 

是微卫星可用非损伤性取样法获得大量多态性 

标记，给濒危物 种的研 究带来 了极大的方便。 

虽然有 几认 为微卫星不适于种及种以上水平的 

研究，但 Goldstein等 刊研究表 明，对于既使在 

几百万年之前 已分化的物种，如果遗传距离是 

建立在重复数 目上，微卫星仍可能是一个合适 

的分子生物学方法。当然在使用分子方法的时 

候，仍需要“量体裁衣”，即考虑用不同分子方法 

解决不同问题的有效性 、可靠性和适用性。 
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