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生物技术

烟草T-DNA插入位点侧翼序列扩增方法的筛选与优化
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摘要：

烟草T-DNA激活标签插入突变体库的创制过程中，需要进行大量的T-DNA插入位点的侧翼序列扩增，因此选择

一种适用于烟草T-DNA侧翼序列扩增的高效方法尤为必要。本研究比较了TAIL-PCR、PCR-walking、FPNI-

PCR三种方法对T-DNA插入位点侧翼序列的扩增效率、插入位点确定的比例和同源蛋白比对结果，并对3种方法

的PCR程序、体系和引物设计等方面进行了优化，确定TAIL-PCR更适合烟草的侧翼序列扩增，通过产率、条带

长度、插入位点和同源蛋白比对结果的比较，得出TAIL-PCR更适合烟草的侧翼序列扩增。这一结果为应用烟草

突变体开展烟草基因功能的研究奠定了基础。
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