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价值 

何俊平 1, 2, 阮松林 2, 祝水金 1, 马华升 2 

1. 浙江大学农业与生物技术学院, 杭州 310029;  
2. 杭州市农业科学研究院生物技术研究所, 杭州 310024 

摘要: 扩增共有序列遗传标记(Amplified consensus genetic markers, ACGM)是建立在亲缘关系较近的物种间同

源基因中编码序列(外显子)存在高度保守性, 而非编码区(内含子)存在潜在多态性基础之上的一种基于 PCR 的

新型 DNA 分子标记技术。随着比较基因组学和生物信息学的迅猛发展, ACGM 技术已成为物种间同源基因比

较、系统发生关系分析和感兴趣基因定位的有效工具。文章就 ACGM 技术尤其是它在芸薹属和禾本科物种中

的应用研究做详细介绍。同时, 对 ACGM 技术可能的应用前景进行了展望。 

关键词: ACGM; 基因组进化; 基因定位 

Amplified consensus genetic markers and its application in plants 
HE Jun-Ping1, 2, RUAN Song-Lin2, ZHU Shui-Jin1, MA Hua-Sheng2 
1. College of Agriculture and Biotechnology, Zhejiang University, Hangzhou 310029, China; 
2. Institute of Biotechnology, Hangzhou Academy of Agricultural Science, Hangzhou 310024, China 

Abstract: Amplified consensus genetic markers (ACGM) is a novel PCR-based DNA molecular marker technique, which 
is based on the conservation of coding sequences and the potential polymorphism within non-coding sequences in homolo-
gous genes among closely related species. Along with the rapid development of comparative genomics and bioinformatics, 
the ACGM technique has already become a powerful tool for comparing homologous genes, analyzing phylogenetic rela-
tionships among species, and mapping of genes of interest. Here, an introduction to ACGM technique, especially its appli-
cation in Brassica genera and Gramineae, was presented in detail. The prospects of ACGM were also discussed. 
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分子标记是应用现代分子生物学原理揭示生物

遗传多态性的新兴分子技术, 是遗传标记分子水平
的拓展, 也是现代遗传学研究的有力工具。自 1980
年首次提出分子标记的概念以来 [1], 分子标记已广
泛应用于遗传图谱构建、基因定位、基因克隆、基

因组比较、遗传多样性分析及辅助选择育种等很多

方面的研究[2~5]。随着人类基因组计划的完成和大量

模式生物基因组序列的大规模分析及生物信息学的

快速发展 , 越来越多的基因组序列信息已被获得 , 
但如何运用已有模式生物序列信息来研究相关物种, 
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则一直是生命科学领域研究者关注的热点。基于此, 
Brunel等 [6]于 1999 年依据模式植物拟南芥
(Arabidopsis)与芸薹属 (Brassica)物种间编码序列
的保守性首次提出了能够探知拟南芥和芸薹属间

共有遗传信息的一种新型分子标记—— 扩增共有
序列遗传标记(Amplified consensus genetic markers, 
ACGM)。该分子标记的提出为具有相同系统发生
起源物种间的比较研究提供了快速便捷的途径 , 
也为运用模式生物信息更好地理解相关物种提供

了崭新机会。本文就ACGM技术尤其是它在植物
中的应用价值作一较全面的概述, 并对该技术可
能的应用前景作一展望。 

1  ACGM及其特点 

ACGM是建立在亲缘关系较近的物种间同源基
因中编码序列(外显子)存在高度保守性,  而非编码
区 (内含子 )存在潜在多态性基础之上的一种基于
PCR 技术的分子标记。它以一种植物已知功能基因
的保守编码序列为依据设计简并引物, 而在另一种
亲缘关系较近、需探知基因功能的植物总 DNA中进
行同源序列扩增, 并通过分析扩增产物来进一步确
定功能相同基因(直向同源基因)的存在与否、拷贝分
布、拷贝数多少以及序列间同源性等。它最大的优

点是探知新的功能基因而无需克隆 (Extraction 
without cloning), 可以在很大程度上节省构建文库
和人工诱变突变体的时间, 具有简便、快捷的特点。 

2  ACGM的发展及研究概况 

随着比较基因组学的兴起及模式植物拟南芥研

究工程中生理学和遗传学知识的不断丰富, 1999年, 
Brunel等 [6]率先提出了能够探知拟南芥和芸薹属间

共有遗传信息的ACGM分子标记技术, 并将之应用

于油菜(Brassica napus L.)及其亲本种与拟南芥间同
源基因的比较研究, 以探索芸薹属与拟南芥的同

源、进化关系。之后, 相关研究者也相继运用该技

术对芸薹属间、禾本科间物种的同源、进化关系进

行了分析。然而, 随着拟南芥和水稻等模式植物基
因组测序工作的相继完成, 及其大量新基因和功能
未知基因功能注释的逐步完善, 近年来, ACGM还被
作为特异的分子标记应用于植物感兴趣基因的精细

遗传图谱构建及QTL定位等方面的研究。而有关
ACGM技术在动物基因组上的研究应用, 笔者还尚
未见报道。 

3  ACGM在植物研究中的应用 

3.1  ACGM在芸薹属植物中的应用 

芸薹属植物是模式植物拟南芥亲缘关系最近的

物种代表 [7], 同属于十字花科的拟南芥作为模式植
物的深入研究, 尤其是拟南芥整个基因组测序的完
成, 使芸薹属基因组和拟南芥基因组之间的比较研
究非常令人关注。芸薹属和拟南芥基因组间的大量

比较研究表明, 二者基因组间存在着广泛的同线性
(Synteny)、共线性(Collinearity)及微观共线性(Micro- 
synteny), 在进化过程中编码序列间呈现出高度保
守性。Cavell等[8]研究表明芸薹属和拟南芥编码序列

间的保守性可达 87%, Brunel等[6]通过比较分析 18种
蛋白质序列发现拟南芥和油菜同源序列间的保守性

高达 88%, 而拟南芥和芸薹属中推定直向同源基因
(Putative orthologous genes)外显子间的同源性通常
有 80%~90%[9]。这些同线性或共线性及保守性的阐

明为在芸薹属植物研究过程中充分利用拟南芥基因

组的生物学信息奠定了基础。 

3.1.1  ACGM 在芸薹属植物基因组进化方面的 
研究 

为研究拟南芥和芸薹属物种间及芸薹属物种自

身间的亲缘进化关系, Brunel等[6]采用ACGM技术参
考AG、LFY3、AP3、FAD7、FAD3 和 ADH 等 6个
来源于生态型拟南芥已知功能位点的序列, 依据编
码序列设计了 6对简并引物, 分别在生态型拟南芥、
4 个不同的冬性和春性油菜品种及油菜两个亲本种
[甘蓝(Brassica oleracea L.)、白菜(Brassica rapa L.)]
等 7 种不同基因型材料的总DNA中进行PCR扩增。
结果表明, 所有引物在拟南芥中均能扩增出一条清
晰条带, 在 4 种不同的油菜品种中均可扩增出 2~4
条清晰条带, 在油菜亲本种中则可扩增出 1~2 条清
晰条带[6]。 

令人感兴趣的是, 凡在甘蓝和白菜中扩增出 2
条带的引物在油菜中一般则可以扩增出 4 条带, 而
在甘蓝和白菜中扩增出 1 条带的引物在油菜中则可
以扩增出 2 条带, 该结果强烈地暗示了甘蓝型油菜
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是由甘蓝与白菜异交后继续加倍而形成的一个物种, 
这与目前经典遗传学研究的结果非常吻合 , 说明
ACGM 可以用来推断具有亲缘关系物种间的系统发
生起源。经过进一步研究, 作者发现相同引物在不
同的油菜品种间还表现出片段长度上的多态性, 序
列分析表明这些多态性多是由于品种间同源基因内

含子长度上的差异所引起。对不同引物 PCR产物的
测序结果还证实在油菜及其亲本中扩增出的序列与

拟南芥的原始序列具有高度相似性, 也证明了它们
具有相同的系统发生起源, 属同一个分类学家族。
由此可见, ACGM 技术可为拟南芥和芸薹属之间信

息的穿梭利用提供快速便捷的途径, 为探讨油菜的
起源与进化创造有利条件。 

参照Brunel等 [6]提出的ACGM简并引物设计方
法, Fourmann等[10]再次利用ACGM技术对相同类型
材料的拟南芥、油菜及其亲本种进行了PCR扩增后
的序列比较分析。他们共采用了 32 对ACGM引物, 
其中包含有Brunel等 [6]设计的 6 对ACGM引物。32
对ACGM引物的扩增结果表明: 大部分引物在拟南
芥上只能扩增出一条序列, 而在油菜中则可扩增出
1~7条序列, 而且对于大多数ACGM引物而言, 它们
在油菜中扩增出的同源序列数目恰恰是它们在其亲

本种甘蓝与白菜中扩增出的同源序列数目的总和。

同源序列比对的结果显示, 芸薹属物种和拟南芥在
编码序列上存在着高度的保守性, 而它们在内含子
间却无显著的匹配性。但是, 研究者认为油菜与其
亲本种之一的同源序列在内含子上存在相似性的可

能性是存在的。在基于内含子相似性的基础上, 研
究者对由 32 对ACGM引物扩增出的 102 条油菜序
列、50 条甘蓝序列及 54 条白菜序列进行了测序比
较分析, 发现在油菜中有 23条序列的内含子与其亲
本种甘蓝的内含子具有明显的相似性, 有 20条序列
的内含子与其亲本种白菜的内含子具有显著的相似

性。作者认为, 在某种程度上, 这些相似性的内含子
序列的存在, 使推测油菜遗传图谱上各连锁群的起
源成为了可能, 这也是具有高度保守性的外显子序
列很难做到的。非变性聚丙烯酰氨胺凝胶检测、PCR
产物直接测序对同源序列在 4 种不同油菜品种中多
态性情况及其产生原因的分析显示, 多态性的产生
是由于不同品种间内含子和外显子中碱基替代、插

入及缺失数目的不同而造成, 进一步研究发现, 在

内含子上发生改变的碱基数量是发生在外显子上的

4倍还要多, 据此推断, 油菜品种间多态性产生的原
因在于基因中内含子区域的差异, 这对追寻甘蓝型
油菜中某些序列的起源提供了极大的便利。上述结

果充分表明, ACGM可以作为研究基因组进化的一
个重要工具, 而且在某种程度上还可以用来开发适
合于遗传作图和遗传多样性分析的SNP标记, 为研
究进化过程中物种间基因组结构和DNA序列上的变
异增加了新的手段。 

李柱刚等[11]利用拟南芥脂肪酸合成途径中脂肪

酸链延长酶基因FAE1 序列保守区段设计ACGM简
并引物, 对芸薹属植物的 3 个基本种和 3 个复合种
进行序列扩增分析, 通过克隆、测序每个栽培种的
PCR产物, 分析比较了芸薹属作物脂肪酸链延长酶
基因FAE1 在不同栽培种中的拷备数和序列变异情
况。结果表明, 拟南芥和芸薹属作物基因组中具有
不同拷贝数(1~3)的FAE1 基因, 且所测定部分的基
因序列之间具有高度同源性。由此推断, 通过对亲
缘关系密切的植物重要代谢途径中的关键基因进行

分析和功能标记, 可以探讨近缘物种之间的亲缘关
系及分子进化情况。说明利用拟南芥基因组已知序

列扩增共有基因, 是对芸薹属作物相关基因进行标
记的有效方法。此外, 由于这种标记与基因功能相
联系, 对认识芸薹属植物表型变异的分子基础及分
子进化也具有重要参考意义。 

3.1.2  ACGM 在芸薹属植物基因图谱定位方面的

研究 

对感兴趣的基因进行定位并最终克隆是目前许

多研究者进行基因功能验证及利用所采取的一贯策

略。然而对某个基因的克隆并不能一蹴而就, 其中
目标基因的精细定位往往是克隆策略中最艰苦、最

耗时的限速步骤。但如果能够充分利用现有的各种

生物学信息, 则可以为目标基因的精细定位锦上添

花。Lei等[12]在对油菜隐性核不育基因BnMs2精细定
位的过程中, 利用BnMs2 基因位点两侧分子标记序
列与拟南芥序列同源比对得到的共线的拟南芥基因

组序列信息, 开发出一个与BnMs2 位点紧密连锁的
共显性ACGM, 显著缩小了BnMs2 基因所在的染色
体区间, 为进一步克隆该基因提供了可资利用的信
息。姚雪琴[13]在油菜隐性核不育基因BnMs1、BnMs2
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精细遗传定位[12,14]的基础上, 依据目标基因区域与
拟南芥基因组的共线性关系设计了 25对ACGM引物, 
开发出了 2 个与BnMs2 基因紧密连锁的ACGM, 继
而以与BnMs2 基因共分离的ACGM为探针筛选油菜
BAC文库, 获得了BnMs2 基因的候选克隆, 实现了
BnMs2 基因的物理定位, 加快了BnMs2 基因进一步
精细定位和克隆的步伐, 同时也为与BnMs2 基因具
有相同功能的BnMs1 基因的进一步精细定位克隆提
供了生物信息学参考; He等[15]在对油菜隐性核不育

基因BnMs3 精细定位的过程中, 依据BnMs3 基因标
记与拟南芥的共线性关系设计ACGM引物, 开发出
了一个与BnMs3基因仅有 0.03 cM的ACGM标记, 加
速了BnMs3 基因定位克隆的进程; 说明ACGM不仅
在辅助基因定位和克隆上具有一定的优越性, 也可
为进一步分离核不育基因提供重要的生物学信息。

Schmidt等 [16]参照芸薹属与拟南芥基因组的共线性

信息设计ACGM引物, 对芸薹属家族比较结构基因
组学进行了较为详尽的研究, 说明ACGM标记亦可
为利用基因组较小的模式生物信息研究相关的复杂

基因组物种提供便利。除此之外, Rocherieux等[17]还

将 Brunel等 [6]和 Fourmann等[10]依据拟南芥基因组

序列开发的ACGM引物中的 22个应用于甘蓝抗根瘤
病品种的QTLs作图分析; Li等[18]在对油菜杂种优势

的分子基础进行研究时, 基于杂种油菜及其亲本的
不同表达基因构建了油菜的分子功能图谱, 该图谱
中也包含了大量的ACGM标记。由此可见, ACGM不
仅能够应用于植物质量性状座位的图谱定位分析 , 
还可以应用于数量性状的图谱定位分析。 

3.2  ACGM在禾本科植物中的应用 

禾本科是一个十分重要的大科, 水稻(Oryza sa-
tiva L.)、小麦(Triticum aestivum L.)、玉米(Zea mays 
L.)和高粱[Sorghum bicolor (L.) Moench]等主要粮食
作物多为禾本科植物。开发禾本科间通用型的

ACGM, 对禾本科间比较基因组学的研究、同源基
因的克隆、感兴趣基因的定位和分子标记辅助育种

等无疑均具有重要的理论和实践意义。目前, 水稻
籼、粳两个亚种基因组序列草图和粳稻全基因组精

细图谱的完成[19~21], 使得人们可以直接利用分子生
物信息学手段比较两亚种间DNA序列水平上的多态
性, 这为开发更多的水稻分子标记提供了极大便利

[22, 23], 同时也为开发禾本科间通用的ACGM创造了
机会。 

Wang等 [24]利用已公布的水稻亚种(籼稻 93-11
和Nipponbare)基因组序列 , 借助生物信息学方法 , 
开发了 5 800 多个候选的水稻内含子长度多态性标
记, 并通过实验从中开发出了 173 个在水稻中普遍
适用的内含子长度多态性标记。该项研究表明, 水
稻亚种间存在着丰富的内含子长度多态性。可以预

见, 那些在水稻籼、粳亚种间存在的内含子长度多
态性很有可能在其他禾本科物种中也存在着内含子

长度多态性, 因此, 也有可能将它们开发成禾本科
间通用型的ACGM。 

依据上述思路, 卢泳全等[25]参考水稻籼、粳两

亚种间内含子长度多态性, 开发了 38 对ACGM引
物。这些引物在玉米、粟(Setaria)、大麦(Hordeum)、
小麦(Triticum)、竹子(Phyllostachys)、稗(Echinochloa)
和大米草(Spartina)等 6 个属的 12 种不同材料中的
PCR扩增结果表明, 几乎所有引物都可以在至少一
种供试材料中扩增出特异条带, 而 1/3 以上的引物
则可以在全部供试材料中扩增出特异条带。在每一

种供试材料中, 平均大约有 2/3 的引物可以成功扩
增出目标条带。作者通过进一步的统计分析发现 , 
这些引物在各属内不同种、亚种间或品种(系)之间的
多态性比例在 24.1%~90.3%之间, 平均为 44.6%。以
上结果表明利用水稻基因组序列信息开发禾本科间

通用型的ACGM切实可行。那么, 这些ACGM引物在
除水稻外的其他禾本科材料中扩增出的条带是否为

与水稻基因组序列同源的目标基因呢？为此, 作者
还将上述ACGM引物在其他禾本科材料中扩增出的
条带测序并与水稻基因序列进行比对分析, 结果显
示引物在这些材料中扩增出的条带两侧外显子序列

比较保守, 内含子序列则表现出较大变异, 但引物
在非水稻材料中扩增出的主带片段与预期相符, 是
与水稻基因组序列同源的目标基因。由此推断, 基
于水稻基因组序列开发的以PCR扩增为基础的通用
型ACGM可为禾本科物种间的比较基因组学研究提
供便利, 也开辟了物种间直向同源基因比较研究的
一条新捷径。 

为进一步研究ACGM的通用性和适用性, 卢泳
全等[26]继以上研究之后, 又利用类似的方法开发出
另外 2对ACGM引物, 与上述 38对ACGM引物一起
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在小麦属的 12种不同材料中进行扩增, 以验证水稻
基因组数据在小麦属中的通用性。40 对ACGM引物
在 12 种不同材料中的扩增结果表明, 其中 32 对引
物可以在至少一种小麦属材料中获得扩增产物, 占
引物总数的 80%; 在能够获得特异产物的 32对引物
中, 有 28对引物可以在供试的小麦材料中获得多态
性条带, 占总引物对数的 70%。以上结果足以表明, 
基于水稻基因组数据开发的ACGM在小麦属中具有
很好的通用性, 可用于小麦属的遗传进化研究及遗
传多样性分析, 同时对禾本科不同物种间的遗传分
类研究也具有一定的借鉴作用。据此, Lu等[27]继续

采用上述 38 对ACGM引物对禾本科 5 个属(或亚科)
的 10份植物材料进行了遗传进化关系的初步分析。
根据遗传距离, 利用PHILIP软件, 得到了 10 个供试
材料的聚类图 , 明确了供试材料间的遗传进化关
系。随后, 董德臻等[28]进一步研究了水稻基因组数

据在竹种中的通用性。研究者们利用上述方法继续

开发出 1对ACGM引物, 与上述 38对引物一起在竹
亚科 5 个属的 13 个种中进行PCR扩增。发现 39 对
ACGM引物中的 34对可以在至少一个竹种中获得特
异产物。利用PHILIP软件, 同样得到了 13个供试竹
种材料的聚类图。上述结果表明, 利用基于禾本科
模式植物水稻基因组数据的ACGM可为禾本科物种
间的分类研究提供便利, 即使在遗传多样性很高的
竹子物种中也同样适用, 为进一步进行竹子物种的
分子生物研究奠定了基础。 

3.3  ACGM技术在其他植物中的应用 

由于作为模式植物的十字花科物种拟南芥的深

入研究, ACGM技术除广泛应用于与其亲缘关系较
近的芸薹属物种外, 在十字花科萝卜属中也得到了

一定程度的应用。Giancola等[29]运用ACGM技术首先
获得拟南芥基因组上与萝卜(Raphanus)育性恢复基
因Rfo位点的共线性区域, 进而利用特异的ACGM将
Rfo位点限定在拟南芥的一个BAC克隆上, 与此同时
在所用的分离群体中还获得一个与Rfo位点共分离
的ACGM, 实现了Rfo位点的精细定位, 为进而分离
克隆Rfo基因提供了便利。在此基础上, Desloire等[30]

在推定的内含子两侧的外显子上设计引物, 进一步
开发出了 17 个分布于Rfo位点两侧的ACGM, 其中
包含 13 个与目标基因连锁更为紧密的多态性标记, 

大大缩小了目标基因所在的染色体区间。在这些

ACGM的辅助下, Rfo基因最终被成功分离克隆[30]。 

研究表明, 不同物种间通用型分子标记开发的
生物学基础是不同物种间DNA序列的同源性, 这也
是ACGM技术的关键所在。事实上, ACGM技术主要
强调的是利用基因编码序列保守区域设计(简并)引
物, 即充分利用基因外显子上的信息来寻找近源物
种间基因进化过程中的差异, 这种方法在某种程度
上为一些研究者提供了参考。Brauner等[31]在对豆类

作物进行比较作图时, 依据豌豆(Pisum sativum L.)中
37个已知基因外显子的高度保守区域设计引物来扩
增小扁豆(Lens culinaris M.)中的直向同源序列, 发
现其中 2/3 的引物可以在小扁豆中成功扩增, 证实
依据保守区域设计的引物在豆类作物的比较作图中

具有一定的通用性。Etienne等 [32]在对影响桃子

[Prunus persica (L.) Batsch]果实品质的糖分及有机
酸含量的候选基因和QTL分析时同样参考了ACGM
方法, 作者依据 18个编码可溶性糖和有机酸关键蛋
白的cDNA序列设计特异引物进行相应基因的定位
分析, 结合比较作图的结果检测到位于同一连锁群
相同位置的一个候选基因和一个QTL, 为之后利用
分子标记进行桃类果实品质的辅助选择奠定了基

础。Sorefan等[33]在对拟南芥、豌豆中调控茎杆分枝

基因MAX4 和RMS1 的比较研究过程中, 参考Brunel
等[6]提出的ACGM引物设计思路, 依据拟南芥MAX4
基因保守区域合成简并引物, 分析比较扩增产物发
现MAX4和RMS1基因的氨基酸相似度可达 68%, 初
步证明二者中调控茎杆分枝的基因为类过氧化物酶

直向同源基因(Orthologous dioxygenase-like genes)。 
此外 , Prioul-Gervais等 [34]在豌豆RGA (Resis-

tance gene analogs)和DR(Defense-related)基因的定
位研究中 , 对扩增的RGA和DR候选基因条带中的
感兴趣条带, 则采用了Brunel等[6] 提出的ACGM引
物PCR扩增参数重新扩增并测序。 

卢泳全等 [25]还将在水稻中开发的 ACGM引物
在拟南芥和棉花(Gossypium hirsutum L.)的基因组
DNA中进行扩增, 发现大约 20%的引物至少能够在
一种物种中得到特异的PCR产物, 表明扩增得到的
特异片段也是来自与水稻同源的目标基因序列。此

项结果说明, 利用禾本科模式植物基因组信息开发
的ACGM可以应用于禾本科之外的物种乃至双子叶
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植物, 也说明ACGM技术是相同物种甚至不同物种
间序列信息穿梭的一条便捷途径。 

4  ACGM 技术在植物基因定位和基因组比较上的

应用前景 

目前 , 运用图位克隆策略克隆感兴趣基因的研
究日益增多, 但图位克隆中目标基因的精细定位工
作仍是每个研究者必须面对的一个难题 , 虽然以
PCR为基础的分子标记的使用使分析较大群体成为
可能,但是,精细定位目的基因仍然是图位克隆策略
中最艰苦和最耗时的限速步骤。利用侧翼分子标记

分析和混合样品作图是大多研究者经常采用的提高

精细定位效率一种方法 [35], 然而, 利用ACGM技术
则可以更有效地开发与目标位点连锁更紧密的分子

标记, 而且ACGM技术还有助于识别所研究物种中
与拟南芥等模式生物基因同源的直向同源物, 这些
同源物很有可能是感兴趣基因的候选基因, 这为利
用候选基因策略克隆感兴趣的基因提供了重要的生

物学信息。尤其当将感兴趣的基因定位在一个与模

式生物共线或同线的小区间后, ACGM技术的应用
将会为研究者提供更有价值的可供参考和利用的 
信息。 
依据模式植物已知功能基因序列设计的引物在

其近缘物种扩增出的序列只是直向同源基因的一部

分, 这可能会引起有关研究者的争议, 但是由于这
段序列存在着与感兴趣农艺性状的候选基因共分离

的极大可能性, 所以它可以作为一个基因标签用来
识别相关的直向同源基因; 另一方面, 研究者还可
以通过Tail-PCR的方法来补全所感兴趣的序列做进
一步的分析[6]。同时, 通过对扩增出的直向同源物

进行测序, 不但能够开发不同物种间特异的遗传标

记, 而且可以加速理解由于染色体重排或等位基因

的变异引起的植物基因组的进化, 便于积累珍贵的

物种间进化信息。 

Brunel等[6]和Fourmann等[10]的研究表明ACGM的
多态性位点多位于内含子区域, 这是由于内含子区
域为非编码序列, 在进化过程中受到的选择压力较
小, 更容易积累变异所致。真核生物基因组中散布
着大量的内含子[36, 37], 大量存在的内含子序列为利
用其潜在多态性开发真核生物中的分子标记提供了

便利。但必须指出的是, 因ACGM技术要求将引物

设计在内含子两侧的外显子上, 因此一般情况下只
有序列较短的内含子才适合于开发ACGM标记, 研
究表明, ACGM可以扩增出 400~2 300 bp大小的片段
[6]。随着有关物种cDNA/EST序列数量上的增加及其
功能的不断确定, 原则上, 所有长度适当的内含子
两侧的外显子上都有可能设计出比较保守的引物 , 
而开发出通用性较好的ACGM标记。另有研究表明, 
内含子的长度虽然容易发生变异, 但它在基因中的
位置却是相当保守的[38, 39]。因此, 通过同源基因的比
较, 可以开发出不同物种间通用的ACGM。依据内含
子位置的保守性, 通过将任一植物的EST与模式植
物(水稻和拟南芥)基因组进行比较, 已发展出了开
发该植物潜在内含子多态性(Potential intron poly-
morphism)标记的方法, 并在 59 种植物中开发出了
57 000多个潜在内含子多态性标记[40]。说明, ACGM
技术可以将有用的质量性状与数量性状位点的信息

或资源快速便捷的从研究比较透彻的模式生物中转

移到研究比较浅显的物种中[9, 10], 促进有关物种的
生物学研究进展。 
大量研究表明, 以 cDNA为探针的 RFLP标记可

以较好地在不同物种间互用, 因此被大量应用于物
种间的比较作图研究。然而, RFLP技术比较复杂和
烦琐、费用较高、不便于广泛应用。目前使用广泛

且基于 PCR技术的 SSR分子标记, 由于其引物序列
大多存在于基因组中的无用序列中, SSR 标记也只
在一些近缘物种间具有通用性。而基于 PCR 的
ACGM 技术却可以克服以上不利条件 , 在物种间
的比较作图研究中具有重要的潜在利用价值。通过

比较不同物种中直向同源基因在染色体上的位置可

以确定染色体进化过程中的保守区域及发生重排的

区域, 对 ACGM 技术而言, 这种方法在亲缘关系较
远的物种同样适用。 
可见, ACGM 技术具有潜在的应用价值和广泛

的应用前景。 

5  展 望 

虽然目前对ACGM技术的应用研究主要集中在
芸薹属物种与禾本科间, 但是随着以比较作图为主
要手段的比较基因组学研究的蓬勃发展, 及物种间

染色体的共线性或同线性的大量发现, ACGM 技术
将广泛应用于更多物种的研究 , 必将为物种间进
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化、变异、遗传多样性和重要物种感兴趣基因的克

隆提供重要的参考信息。 
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