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摘 要：MITEs(Miniature Inverted-repeat Transposable Elements)，是最近发现的几乎在所有生物基因组中

广泛分布的一类非自主型 DNA 转座元件，对基因组的结构和基因表达都有重要的影响。研究发现

MTIEs的插入影响了许多重要农艺性状，在作物遗传研究中的应用价值也逐渐显现。为了更好地将这

一转座元件利用于作物遗传研究和改良过程，文章概述了MITEs的发现及结构特点，对根据其特点进

行预测的分析软件和数据库进行了总结；对MITEs在基因组中的分布特点进行了归纳，发现其在基因

组中拷贝数众多，并多在近基因区分布；总结了MITEs同其来源的自主型转座子间的对应关系及转座

活性的激活和在基因组中的扩增模式；MITEs对基因表达调控主要通过两种途径：即通过插入改变基因

的结构从而影响基因表达和表观遗传水平的调控途径。同时对目前已有的MITEs在作物遗传分析，如

开发分子标记，改良性状，构建突变体库等方面进行了总结归纳。
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Abstract: MITEs are novel non-autonomous DNA transposable elements and exist in almost all organisms.
They play important roles in genome structure and gene expression. Research results demonstrate that MITEs
affected many important agricultural characters, and their value in crop genetics research is also revealed. In
order to apply MITEs to crop genetics research and improvement process well, we introduced the discovery and
structural characteristics of MITEs, summarized software and database which predicted MITEs characteristics,
and concluded the distribution of MITEs in genome. We found that many copies of MITEs appeared in genome,
and distributed in recent genetic area. We also reviewed the corresponding relations between MITEs and its
autonomous transposable element, the activation of transposition activity and the amplification mode in the
genome. MITEs regulated gene expression through two different ways: MITEs insertion changing gene structure
and epigenetic regulation. Finally, we summarized MITEs application in crop genetic analysis, for instance,
molecular marker development, agricultural traits improvement, mutant pool construction etc.
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0 引言

转座子由美国科学家Barbara McClintock发现的，

在基因组中能够移动的特殊因子。在高等动植物基因

组中，转座子不仅是基因组结构和功能的重要组成部

分，同基因组构成和基因表达调控相关，同时还在进化

过程中基因组结构的变异和新基因的形成等方面起到

重要的作用[1-5]。根据扩增模式不同，转座子可分为两

类：RNA转座子（反转座子，class Ⅰ）和DNA转座子

(Class Ⅱ)[6]。RNA转座子以“复制-粘贴”的方式进行

转座，能够在短时间内激活转录，从而在基因组中积累

大量拷贝；DNA转座子以“剪切-粘贴”的方式进行转

座，拷贝数通常较RNA转座子低。MITEs不编码转座

酶，属于非自主性DNA转座子[7-8]，但又同RNA转座子

类似，在基因组中以高拷贝数存在。

MITEs发现时间短，研究者发现其在基因组中拷

贝数众多，随着越来越多的新家族的发现，对其结构特

点的认识逐步扩展；特别是近年来基因组学研究和分

析技术的进步，发现MITEs在基因组进化和基因调控

中具有重要作用。但是多数研究是利用生物信息学分

析，如各种分析软件和同源比对方法发现MITEs，利用

全基因组基因表达水平和MITEs插入的相关性分析

MTIEs对毗邻的基因表达的影响。而对MITEs在基

因组中扩增和调控基因表达的机理缺乏深入的研究和

坚实的实验证据。关于MITEs在作物遗传研究中的

应用，许多研究者也提出了可能的策略，但目前还缺乏

广泛的应用。因此，本研究对MITEs在植物基因组中

的研究现状进行综述，并对其在作物遗传研究和育种

过程潜在的价值进行探讨。

1 MITEs的结构及预测

1.1 MITE的发现及结构特点

Bureau和Wessler[9]在对玉米糯质基因Waxy(Wx)

的突变等位基因wx-B2的研究中，发现了插入到wx-

B2第 11个外显子中的一段长 128 bp的片段，经过分

析确定该片段为一类新的转座子，定义为 Tourist

MITE。随后的大量研究表明，在几乎所有的生物基因

组，包括真菌，昆虫，线虫和人类基因组中都有MITEs

的分布[10-12]，在植物基因组（如小麦、玉米、水稻及油菜

等）中更是广泛存在[13-16]。

MITEs具有典型的结构特征，两端为长 10~30 bp

的反向重复序列(TIR)，使其倾向于形成特定的单链二

级结构[9]；TIR侧翼为一段重复的TSD，是划分MITEs

家族的重要依据，2 个主要的家族 Tourist- like 和

Stowaway-like 的 TSD 分别为 3 bp (TAA/TTA)和 2 bp

(TA)，同一家族的MITEs具有相对保守的TIR[17]；中间

为长度比较短（通常50~600 bp）的一段富含碱基A/T、

缺乏完整蛋白质编码能力的主体序列。最近的研究又

在基因组中发现了新的家族的MITEs因子，如Lu等[18]

在对水稻基因组的分析中，发现了TSD长度为8 bp的

hAT-like家族，Sampath等[19-20]在对芸薹属作物白菜和

甘蓝的基因组序列分析中，发现了TSD长度为9 bp的

Mutator-like家族。

1.2 MITEs的分析判定

1.2.1 MITEs预测软件 MITEs的结构特点使得对其的

分析预测相对于基因更加简单。软件FINDMITE[21]和

MITE Uncovering SysTem (MUST)[22]，均是基于结构的

预测方法，通过对TSD、TIR的参数设定以及MITEs长

度的限定，从而确定MITEs的存在；这2种方法存在着

假阳性率高的缺点。后来的研究中，Han 等 [23]和

Yang[24]又开发出MITE hunter和MITE digger等软件，

这 2个软件综合基于结构的分析方法和 de novo预测

方法，有效了降低了结果的假阳性，同时可以对基因组

数据进行 MITEs 预测；但进行全基因组 MITEs 预测

时，会遗漏部分MITEs家族。另外还有研究者开发出

MITE analysis kit (MAK)， DomainOrganizer，

TRANSPO等MTIEs预测软件[25-27]，都难以最大程度的

挖掘基因组中的MITEs元件。近期，Ye等[28]开发出了

一款最新的MITEs预测程序—detectMITE，该软件较

以前的方法，可以更准确、全面、高效的预测基因组中

存在的MITEs元件。

1.2.2 MITEs数据库 随着越来越多的基因组序列的公

布，对基因组中转座元件及MITEs的分析注释的相关

信息也越来越丰富，有很多的数据库对这些已经注释

的基因组中的MITEs收录，并提供MITEs的预测和检

索分析，比如Repbase和P-MITE。Repbase[29]作为使用

最广泛的真核生物基因组重复序列和转座因子的数据

库，其中收录了多个物种的MITEs家族的序列。Chen

等[30]构建的P-MITE数据库，收录了已测序的 41个植

物基因组中的3527个MITE家族共2000000条MITEs

相关序列。另外，还有专门对芸薹属作物中的转座元

件，包括MITEs收录的数据库—BrassicaTED[31]。

这一系列的工具，使得在植物基因组研究中对

MITEs的判断更为便捷和准确。

2 MITEs在基因组中的分布特点

2.1 在基因组中拷贝数众多

MITEs在基因组中以高拷贝数存在，构成基因组

重要的组分。在已经测序完成的植物基因组，如拟南

芥、水稻、玉米中，MITEs 分别占整个基因组成分的

3.3%、6%和 0.3%[32- 33]。而由于 MITEs 长度通常比较
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短，因此拷贝数均达到数万甚至数十万。Santiago等[34]

的研究发现，拟南芥基因组中，仅Emigrant家族的拷贝

数有150多个；Lu等[18,35]在水稻基因组中发现了338个

家族的 MITEs，拷贝数多达 178533 个，其中 36 个

Stowaway-like家族的拷贝数超过 22000个；玉米基因

组中仅 mPIF 元件的拷贝数就多达 6000[36- 37]；Yaakov

等[38]对小麦基因组中的Stowaway家族的分析发现，18

个家族的该类MITEs的总序列达1.3 Mb，总拷贝数达

18217个，仅分布在3条7号染色体（7A，7B和7D）上的

拷贝数为2026个。

2.2 多在近基因区分布

MITEs倾向于分布在基因组中的常染色质区域，

这也是 MITEs 不同于其他类型的转座子的重要特

征。插入位置为基因组中A/T富集，同时低拷贝存在

的碱基排列处，距离基因编码区通常 <5 kb[39- 41]。

Yaakov 等 [38]的研究发现，小麦全基因组中 63%的

Stowaway插入到邻近转录基因 100bp以内的位置，76

个拷贝插入到基因的内含子、3’和 5’非翻译区的位

置。玉米中对mPIF、ZmV1以及Zead8等 3个家族的

MITEs研究表明，70%以上的拷贝均插入近基因编码

区 5 kb 以内 [37]。 Sampath 等 [19] 对芸薹属基因组

BRAMI-1家族的分析发现，78.6%的拷贝数分布在邻

近基因3 kb的区域内，10.2%位于基因的内含子区域，

40.3%的拷贝数分布在邻近基因1 kb的区域。对芸薹

科Monkey King家族、水稻全基因组MITEs以及葡萄

mPifvine-3.1家族等已知的MITEs的分析中，都显示出

相同的分布趋势 [18,42- 43]。分布在基因附近众多的

MITEs，对基因的表达调控起到重要的作用或潜在的

基因调控功能，并为自然选择提供了丰富的资源。

3 MITEs的来源及在基因组中的扩增

3.1 MITEs的来源

MITEs的来源有 2个途径：自主转座子起源途径

和de novo起源途径。自主转座子在特定的条件下，其

内部编码转座酶的DNA序列部分缺失，侧翼的TIR和

存留下来的部分 DNA 进行拼接，形成 MITEs（如图

1）。这一理论已经得到了研究的证实：拟南芥基因组

中Lemi1家族来源于pogo-like自主型转座子[44-45]，玉米

基因组中 Tourist-like 和水稻基因组中 Stowaway-like

家族多来源于 PIF/Harbinger 和 Tc1/mariner 自主型转

座子[9,16]。Feschotte等对水稻基因组中两万多个拷贝

的Stowaway-like和36个家族的mariner-like自主型转

座子的序列进行分析，发现后者很可能是前者的原始

祖先[44]；关于MITEs的来源分析表明，其最初可能来源

于一个或很少的几个祖先自主型转座子，通过不同的

内部缺失和积累的序列变异才形成了现在基因组中成

百上千的拷贝[46]。

（1）同一自主型转座子内部序列的缺失方式不同，

可以形成1至多个MITEs（如MITE1、MITE2和MITE-

X），这些MITEs组成同一家族，每一类MITE称为一个

亚家族。（2）MITE在特定的条件下被转座酶激活，在

基因组中扩增并积累大量的拷贝。（3）在漫长的进化过

程中，TIR的序列可能发生碱基变异并在每一代中积

累，逐渐同初始阶段激活其转座的转座酶识别的序列

差异越来越大（如TIR1和TIR2），以致原来的转座酶

不能够识别，还有一些MITE可能被另外的MITE插

入，形成多聚体，从而使MITE失去在基因组中转座的

图1 MITEs的起源及其在基因组中的活动

自主型转座子

MITE形成

MITE扩增

转座活性消失

扩增出多拷贝

其他MITE

转座酶基因

或

MITE2 MITE-X

MITE-XMITE2MITE1

MITE1

T1R1 T1R2

T1R
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能力。

根据TIR序列的匹配程度和内部缺失后仍然存留

的部分序列同自主型转座子的对应关系，将目前已知

的MITE同已知自主型转座子间的对应关系进行了总

结（如表1）。

促使自主型转座子部分缺失从而形成MITEs的

机制目前仍不得而知；同时，大量的基因组序列的公布

和分析还发现很大一部分MITEs无法同已知的转座

子找到对应关系，如拟南芥中的Hairpin家族[47]和水稻

中的 Snap 家族 [48]，推测这些家族来源于 De novo 的

可能来源的自主转座

子类型

Tc1/mariner D39D

mariner-like

pogo-like

PIF/Harbinger

hAT

Mutator-like

序列的

相似水平

3

2,3

4

1

2,3

3

3

3

3

3

3

3

3

2

3

3

3

3

2

4

1,3

3

1,3

2,3

2,3

4

物种

开花植物

水稻

拟南芥

拟南芥

禾本科

玉米

玉米

玉米

水稻

水稻

水稻

水稻

水稻

水稻

拟南芥

拟南芥

拟南芥

拟南芥

拟南芥

茄科

水稻

拟南芥

拟南芥

水稻

拟南芥

蒺藜苜蓿

家族

Stowaway

Various Stowaway

Various Stowaway

Emigrant

Various Tourist

Hbr

Zm-Mpif

B2

Castaway

Ditto

Wanderer

Gaijin

Explorer

Os-mPIF2

MathE1

ATTIRX1

ATTIR16T3A

Various Tourist

At-mPIF2

Alien

Various hAT-like

MatbE3

Various hAT-like

Various Os-mMu

Various At-mMu

Bigfoot

拷贝数

ND

40000

300

250

>5000

4000

6000

1000

1000

2000

4000

3000

2000

150

50

70

100

>300

20

2400

2000

<100

20~200

3000

<100

103~104

TSD的序列

TA

TA

TA

TA

TWA

TWW

TWA

TWA

TWA

TWA

TWA

WWW

TWA

WWW

TWA

TWA

TWA

TWA

TWA

TWA

8bp

8bp

8bp

9bp

9bp

9bp

TIR的长度/bp

>10

20~150

25~100

24

13~100

14

13

14

13

15

10

17

13

14

25

16~40

16

>14

14

25

12~15

70~135

12~20

10~300

~300

38

MITE的长度/bp

70~350

100~350

200~300

550

100~400

310

350

130

350

300

300

180

240

260

400

350~400

500

300~500

400

400

100~600

300~1200

250~800

100~700

1000

175

表1 MITEs同其来源的自主型转座子间的对应关系

注:1：MITEs的全部序列均同其来源的自主型转座子间都有很高的同源性，MITEs几乎是自主型转座子的中间部分缺失形成的。2：MITEs同其

来源的自主型转座子之间仅在MITEs的末端及近末端区域有很高的同源性。3：MITEs的TIRs序列仅和同一基因组内的自主型转座子之间一致或

基本一致。4：MITEs的TIRs序列同其他物种基因组中的自主型转座子序列基本一致。W=碱基A/T；ND：Not determined。

途径。

3.2 MITEs转座活性的激活和扩增

为了维持基因组的稳定性，大多数的转座因子包

括MITEs在基因组中都是处于沉默状态的。2003年3

个研究小组分别通过生物信息学方法及长期的细胞培

养，花药培养以及在γ射线辐射诱变种子的等方法[49-51]，

从不同的途径同时揭示水稻基因组中仍活动着的

MITE—mPing，研究者才发现MITEs不仅能够像DNA

转座子那样以“剪切-粘贴”的模式在基因组内进行扩

增，同时在每一代的基因组中以很高的效率进行积
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累[52]。

TIRs是转座酶识别的主要位点，两者结合后促使

转座子进行转座[53]。由于同一家族的MITEs具有相对

保守的TIRs序列，根据MITEs同自主型转座子的起源

关系，可以推测MITEs的激活和在基因组内的扩增受

其来源的自主型转座子（或其相近家族的自主型转座

子）编码的转座酶的介导。Teramoto等[54]的研究表明，

水稻胚胎发育早期（授粉后 3~5天），mPing活跃扩增

同其对应的自主型转座子Ping的表达量升高有有关，

Ping编码的转座酶激活了mPing的表达。Yang等[55]利

用酵母，对水稻基因组中Mariner-like自主转座子编码

的转座酶同 17个家族的Stowaway-like的相互作用进

行研究，结果表明这些Stowaway-like同其来源的自主

转座子之间并不存在直接的对应关系。而且在TIR序

列的同源性较低的情况下，转座酶同样能够激活

MITEs的活性，激发转座。MITEs甚至能够主动搜寻

亲缘关系较远的自主型转座子编码的转座酶，同时利

用本身包含特定的增强转座活性的序列，在基因组内

进行扩增。

MITEs的形成同其在基因组中进行扩增通常不是

在同一时间内发生的。MITEs形成后在特定转座酶的

识别和作用下，在短时间内以爆发的形式在基因组进

行扩增。不同家族在基因组中扩增的时期和模式均有

差异。Naito 等 [52]以相互之间有衍生关系的水稻品

系—Gimbozu EG4 及其来源的亲本品种 Gimbozu、

Aikoku和从Gimbozu EG4中利用γ-射线诱变所得株系

IM294为材料，对水稻中仍然活跃着的mPing的扩增

模式进行研究。认为mPing在基因组中的扩增主要分

为两个阶段，第一个阶段：在热带和温带粳稻品种中拷

贝数从1增加到50的阶段；第二个阶段：在几个温带品

种的基因组中拷贝数由 50 增加到 1000 的阶段。Lu

等[18]随机选取水稻基因组中的37个MITEs家族（拷贝

数为43~1613个）进行序列比对分析，发现不同家族的

在基因组中的扩增时间不同，mPing一直在活动扩增，

而OsT18的扩增是在 19.8MYA；同时有些家族在基因

组中仅有 1次扩增，有些进行了 2至多次扩增。Zerjal

等[37]对玉米中3个MITEs家族进行分析，发现mPIF仅

在 1MYA 进行了一次扩增，而 ZmV1 和 Zead8 除了

1MYA的扩增外，在0.4MYA还进行过另一轮扩增。

MITEs在基因组中分布模式的不同，形成物种内

的多态性，为驯化和自然选择提供了丰富的资源。物

种驯化中选择压力倾向于基因及邻近区域，提示

MITEs插入可能通过影响全基因组的基因表达网络，

从而使植物获得了更多的适应性。

4 MITEs调控基因表达的分子机理

由于植物基因组缺乏对初始mRNA中较长内含

子的有效剪切机制，而MITEs较短的长度和缺乏完整

的编码能力的特点，恰恰适合插入到基因编码区，同时

尽可能小的影响基因的功能，从而容易在选择中被存

留下来[9,56]。

4.1 改变基因的结构

由于MITEs倾向于插入常染色质基因富集区域，

使其更易于参与基因调控，MITEs的主体结构中富含

碱基A/T，形成多个增强基因表达的motifs，如TATA-

box及CAAT-box等。许多研究证明MITEs插入在不

同程度上影响了附近基因的表达[57]。mPing插入到水

稻Hd1的内含子中，降低了Hd1的表达量，从而影响抽

穗期 [58]；水稻粒形相关基因 slg (slender glume)第四外

显子中一处长 433 bp的MITE插入多态性，造成了粒

形的差异[51]。水稻 rubq2 (ubiquitin2)基因启动子区的

的Kiddo插入能够使 rubq2表达量增强 20%[59]。玉米

抗病基因 hm的 3′UTR插入Hbr后，基因功能丧失[60]。

Monkey King 是甘蓝型油菜中 Tourist- like 家族的

MITE，在甘蓝型油菜物种形成以后的扩增活动插入到

开花基因BnFLC.A10上游，使基因的表达量在春化阶

段的降低速率减慢，起源于地中海地区的甘蓝型油菜

从而获得了春化需求，将油菜的种植区域扩大到欧洲

北部和北美的寒冷地带[61]。

4.2 表观遗传水平的调控

基因组内众多的MITEs，可以随基因一起转录，在

DICER- LIKE3 (DCL3) 和 RNA- dependent RNA

polymerase 2 (RDR2)的作用下生成 siRNA，从而调控

基因表达。Kuang等[62]在茄科全基因组MITEs的研究

中发现，MITEs相关的小RNA在DCL3和RDR2的作

用下形成大量长度24 nt的 siRNA，从而通过转录后修

饰抑制基因的表达。水稻中 24 nt的 siRNA主要来源

于MITEs[18]。Wei等[63]利用水稻osdcl3的突变体研究，

发现 osDCL3 介导产生的 24 nt siRNA 主要来源于

MITEs，这些 siRNA能够介导邻近基因的表达量降低；

突变体中24 nt siRNA的降低，油菜素甾醇合成途径的

基因OsGSR1和OsBR6ox基因 5’端H3K9me2水平降

低（DNA甲基化程度不变），基因表达量升高。Yang

等[59]对水稻 rubq2的研究表明，基因上游MITE因子—

Kiddo 的 DNA 去甲基化能够提高 rubq2 的基因表达

量，认为MITE调控基因表达同RNA介导的DNA甲基

化有关。春化过程伴随着Monkey King中DNA甲基

化程度的降低和 BnFLC.A10 组蛋白 H3K27me3 的变

化[64]。
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5 MITEs在作物遗传改良中的应用

5.1 开发分子标记

由于MITEs在农作物基因组中的大量随机插入，

造成种间和种内的多态性，这些多态性的标记可用于

开发分子标记。Roffler等[16]分析亚洲稻和非洲稻两基

因组间转座子插入/缺失造成的多态性，发现大部分转

座子相关的多态性是由 Mariner 和 Harbinger 家族的

MITEs插入/缺失造成的。Naito等[52]利用转座子展示

技术，对水稻中mPing的拷贝数进行检测，发现其在不

同品种间存在非常丰富的多态性；Monden 等 [65]开发

mPing插入/缺失的分子标记，发现其多态性非常高，

设计的 183对引物中存在 150个多态性。Nouroz等[66]

对芸薹属基因组中的MITEs进行分析，并设计分子标

记对芸薹属中的3个基本种、3个复合种和六倍体中的

MITE插入多态性进行检测。Sampath等 [20]对白菜和

甘蓝基因组中的20个MITEs家族进行了分析，选择其

中 289个MITEs拷贝设计引物，发现这些标记在种内

和种间的多态性分别为 52%和 23%。MITEs插入/缺

失标记较其他类型的标记的多态性更为丰富，同物种

进化和驯化改良有着密切的关系，是遗传学和进化研

究中很好的标记类型。

5.2 改良性状

MITEs多和基因相连，通过调控基因的表达从而

影响农艺性状。Beery 等 [38]的研究发现，在小麦中

MITEs相关的基因包括抗病、物质转运、细胞分裂以及

转录调控等；Wei等[63]发现MITEs插入到油菜素甾醇

和赤霉素合成途径基因后，会影响水稻株高和旗叶夹

角等性状。玉米中，NAC 基因启动子区插入一段

82 bp的MITEs后，显著增强了玉米在苗期的抗旱能

力[67]；MITE插入到Vgt1上游后使花期显著提前[68]。在

油菜中，BnFLC.A10启动子区插入MITEs后，使其获

得春化特性，扩大了种植区域 [61,64]。由于MITEs多同

性状有着紧密的联系，因此研究者利用MITEs进行农

作物的遗传改良。Yasuda等[69]在水稻中的研究表明，

mPing插入到水稻耐盐和抗冷的基因上游后，能够增

强基因在逆境胁迫下的表达量，但在正常生长条件下，

含有mPing的基因表达量不发生改变。如果能够利用

MITEs产生的多态性进行作物的性状改良，从而避免

遗传转化等复杂的操作过程，将极大的简化作物遗传

改良的过程，提高性状改良的效率。

5.3 构建突变体库

Hancock等[70]利用mPing的转座特性，将mPing及

编码其转座酶的 Ping 基因同时转化大豆基因组中，

mPing受Ping的激活进行转座。对mPing的插入位点

进行序列分析发现，84%的拷贝插入到距基因编码区

5 kb的区域内，其中插入到基因上、下游2.5 kb的范围

内的拷贝数分别为 55.2%和 17.9%。其中有的拷贝插

入到 60S核糖体编码基因的外显子区，另外一些拷贝

插入到钙离子结合蛋白、同源异形盒基因、过氧化物酶

以及功能未知的基因的内含子区和非翻译区，都可能

会影响基因的功能。MITEs转座子的这一利用方法，

为对转化效率低的农作物进行基因组学研究和基因功

能的解析提供了很好的策略。

5.4 进化分析和研究

MITEs在基因组中的活动会留下痕迹，插入位点

与没有插入的位点间形成对应的空缺位点(related-

empty site)[46]，而MITEs转座之后，在原位点会留下印

记，如TSD序列或者部分MITEs序列。同一家族不同

拷贝间序列的同源性及变异，能够反映MITEs活动的

年代。Dai 等 [43] 对芸薹属中 Monkey King 家族的

MITEs进行分析，发现其扩增发生在芸薹属和拟南芥

从共同祖先分离以后。Faisal Nouroz等[66]在芸薹属中

的研究发现，BrSTOW1-1和BrMuMITE1-1在A基因

组特异分布 ，BoSTOW3- 1、BoSTOW4- 1 和 BoMu-

MITE4-2则在A、C基因组特异，B基因组中不存在。

这些MITEs在基因组构成和物种分化中的作用还需

要进一步解析。

6 展望

由于MITEs是最近才发现的一类转座元件，对其

起源，进化，扩增模式以及功能的认识都还比较少。这

是因为如此，才吸引了越来越多的研究者投身到

MITEs的研究领域。随着研究技术的进步，未来的研

究将对MITEs产生、扩增的进化过程和调控基因表达

的分子机理进行探索。

在作物遗传研究中，随着越来越多的物种基因组

序列的释放，同源物种和同源基因组间MITEs分布模

式得以揭示，通过比较将更清楚地阐明MITEs在基因

组起源和进化中的意义。越来越多的控制特定性状基

因克隆，随之会发现更多的位于控制某一性状的基因

附近的MITEs，从而更广泛的解析MITEs对基因调控

的意义和对农艺性状的影响。MITEs在物种内存在多

态性，开发出丰富的分子标记，应用这些信息进行基因

定位和对特定的性状进行控制和改良也将是研究的

方向。
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