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摘  要：【目的】筛选与酵母乙酸耐受性状紧密相关的微卫星分子标记。【方法】以两株表型差异

菌株 YHA 和 YLA 作为亲本构建 F2代菌株共计 160 株，选取 15 个微卫星位点通过 PCR 方法在

40 株子代中扩增产物，利用 SPSS 11.5 软件分析耐酸性状与微卫星序列间的相关性。【结果】找

到 3 个与乙酸耐受性性状相关的微卫星位点，其中位点 14P2 与酵母乙酸耐受性状有极显著的正

相关性(P<0.01)，15P2 和 15P3 与酵母乙酸耐受性具有显著的负相关性(P<0.01 和 P<0.05)；此外对

于微卫星位点 14P2，耐酸亲本 YHA 在该位点的基因片段(344 bp)在子代耐酸菌株中出现频率达

到 70.6%，而不耐酸亲本 YLA 的基因片段(331 bp)在子代不耐酸菌株中出现的频率达 91.3%。【结

论】微卫星 14P2 的等位基因在子代菌株中的遗传具有明显的偏好性，该微卫星位点与某种耐酸

基因存在一定的连锁遗传，为酵母分子标记辅助育种提供了有价值的遗传标记。 
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Abstract: [Objective] To screen microsatellite markers associated with acetic acid tolerance of 
Saccharomyces cerevisiae. [Methods] One hundred and sixty segregants were obtained by crossing 
two yeasts (high acetate tolerant YHA and low acetate tolerant YLA) with different phenotypes. The 
alleles of 15 microsatellite markers were amplified from 40 offspring yeasts and SPSS 11.5 software 
was used to analysis the relationship between acetic acid tolerance and microsatellite markers. 
[Results] Three microsatellite loci were identified. Among them marker 14P2 had significant positive 
correlation with acid tolerance (P<0.01), marker 15P2 and marker 15P3 had significant negative 
correlation with acid tolerance (P<0.01 and P<0.05). Furthermore, 70.6% of high tolerant individuals 
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contained the marker 14P2 (344 bp) derived from YHA, the high tolerant strain; 91.3% of low tolerant 
individuals contained the marker 14P2 (331 bp) derived from YLA, the low tolerant strain. 
[Conclusion] This study indicated that the microsatellite marker 14P2 has the obvious tendency of 
heredity correlative with genes for acetic acid tolerance, it can be used in molecular marker assisted 
selection. 

Keywords: Microsatellite, Saccharomyces cerevisiae, Acetic acid tolerance, Marker assisted breeding 

酿酒酵母(Saccharomyces cerevisiae)，又称出芽

酵母、面包酵母，是一类重要的工业微生物，被广

泛应用于食品焙烤、啤酒、酒精、白酒、黄酒、葡

萄酒和清酒的酿造、有机酸的生产、环保等方面，

具有重要的工业应用价值。酵母在进行工业乙醇生

产时，时常面临副产物乙酸的胁迫，最终导致细胞

的死亡和发酵过程的终止。因此，研究酵母的乙酸

耐受性，对耐酸菌株的选育具有重要的经济价值和

现实意义。 

在抗逆性选育研究工作中，利用分子生物学技

术敲除基因后观察表型的变化，以此获得优良表型

的菌株。由于表型易受环境的影响，不同的基因型

和环境因子的结合会产生相似的表型[1-2]。因而在遗

传机制不太明确的情况下对目标性状的选择是耗

时和费力的。随着现代分子技术的发展，分子标记

以其遗传稳定、不受环境影响等优势被广泛用于辅

助育种。 

微卫星是一类由几个(少于10个)碱基组成的基

序串联重复而成的 DNA 序列，又称简单序列重复

序列(Simple sequence repeats，SSRs)，在真核生物

基因组中广泛存在且均匀分布，在酵母中，每 100 kb

就有 1.8 个微卫星[3-4]。微卫星标记由核心序列和两

侧保守的侧翼序列构成，其核心序列由于重复次数

及重复程度不同从而造成了微卫星位点的高度多

态性[5]。微卫星标记广泛应用于微生物、动植物和

人类的亲缘分析、亲缘鉴定、遗传多样性等领域。

此外，微卫星还作为分子标记用于农作物的辅助育

种工作[6-7]。Xie 等[6]发现，稻草九号染色体上微卫

星 RM566 位点与稻草酸性纤维性状连锁，可用于

筛选低酸性纤维含量的植株以提高稻草降解率。

Zhang 等[7]获得了 2 个大米耐温相关微卫星位点，

RM3735 和 RM3586，其中 RM3735 位点被用于大

米耐温选育时的辅助分子标记。 

本研究通过采用选取酵母基因组 15 个微卫星

标记，寻找与酵母乙酸耐受性性状密切相关的分子

标记，为进行分子辅助育种提供理论依据，同时也

为乙酸耐受性性状的 QTL 定位提供参考。 

1  材料与方法 

1.1  材料 
1.1.1  菌株：对实验室保藏的 50 株酿酒酵母菌株

进行乙酸耐受性表型筛选，获得 2 株乙酸表型差异

显著的酵母，菌株编号为 CICC 1374 和 CICC 
31144，购于中国工业微生物菌种保藏管理中心

(CICC)。将上述 2 株酵母涂布于 McClary 生孢培养

基进行产孢培养[8]，根据 Huxley 等[9]的方法获得子

代单倍体，对子代单倍体再次表型筛选，最后获得

一株乙酸耐受性表型值为 130 mmol/L 的菌株，命

名为YHA；一株对乙酸较敏感，表型值为30 mmol/L
的菌株，命名为 YLA。YHA 和 YLA 均为单倍体菌

株，细胞接合型分别是 MATa 和 MATalpha。为获得

稳定的单倍体，将上述单倍体菌株的 HO 基因剔除，

并对剔除 HO 基因的两单倍体菌株再杂交获得 F1

代菌株。F1 代菌株经过 5 d 的产孢培养后，分离获

得 160 株 F2 代孢子分离群体，从中选取耐酸和不耐

酸共计 40 株菌作为本实验研究对象。 
1.1.2  微卫星引物：根据文献[10]中报道的微卫星

位点，选取其中 15 个并根据其两端保守序列设计

引物，引物上游 5′端标记荧光基团，由上海生工生

物工程有限公司合成，在两亲本中具有多态性的引

物位点序列详细信息见表 1。 

1.2  方法 
1.2.1  酵母基因组 DNA 的提取[11]：采用酸性玻璃
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珠破壁法抽提酵母全基因组 DNA，用去离子水溶解 
沉淀，加入 RNase 去除 RNA，提取的 DNA 样品经

0.8%琼脂糖凝胶电泳检测其完整性和纯度，置

于−20 °C 保存。 

1.2.2  HO 基因敲除：利用 PCR 介导的基因破坏法

对 HO 基因进行剔除[12]。酵母 DNA 片段间同源重

组效率非常高，一般仅需 40 bp，PCR 介导基因破

坏法和酵母基因序列结合可将 HO 基因替换成抗性

标记基因，抗性标记基因一般为 G418 抗性基因

KanMX。构建 HO 基因敲除组件，首先是设计 6 条

引物，通过普通 PCR 分别扩增 HO 基因的上下游同

源片段及带有 G418 抗性标记的 KanMX 基因扩增

片段，再通过降落 PCR 扩增得到以上三片段的融合

片段，即构建出了 HO 基因敲除组件。抗性标记的

扩增引物序列根据含有选择标记基因的质粒

PKD13 序列设计，相关引物信息详见表 2，其中引 
 

表 1  酵母的 8 个在亲本之间具有多态性的微卫星位点的引物序列 
Table 1  Primer sequences of 8 polymorphic microsatellite loci between the parents in yeast 

编号 
No. 

位点 
Loci 

染色体位置 
Chromosome position 

引物 
Primers (5′→3′) 

重复数 
Repeat numbers 

1 14P1 ChrXIV43234 F TTGTCGCAGATGATGTAGTA 
R GCAATGGGTGAAGAAACTC (AT)11 

2 14P2 ChrXIV135742 F AACTTCCTCTAACCGATGTC 
R TTAAGTGCCGCTTACTCTG (ATAC)6(AT)4 

3 14P3 ChrXIV333082 F TAGTAGTCCGTTCCACCAA 
R ATTGCTGCTGCTGTTGTT (CAG)3(ACA)5(CAG)3 

4 14P4 ChrXIV512296 F AGGACGAAGAAGACGATAAG 
R GAAGACTAAGGAGACAGCAA (TC)4(AT)12 

5 14P5 ChrXIV605519 F GTACCAGATGTTCTCCACTT 
R CTGTTAATGACAAGGCAAGG (TA)16(AT)5 

6 15P1 ChrXV62906 F ACTTGATCTGACATCCTTCTC 
R CGTCATTTCCGAAAGTTCTT (TCA)10(GTA)4 

7 15P2 ChrXV326091 F GGACGCACATATCTATAACAAG 
R GTCGCTTATGCTCTTATGATG (AT)13(TG)4 

8 15P3 ChrXV822907 F TGATGCTGGTGATGATGG 
R GAATCGGATTGTAACGCTAA (TGT)21 

 
表 2  HO 基因敲除引物 

Table 2  Primer sequences for knocking out of HO gene 

引物 
Primer 

序列 
Sequences (5′→3′) 

HOL-F ATCCTCATAAGCAGCAATC 

HOL-R GCATACATTATACGAAGTTATCAAACTCACCTTCAACTGTC 

HOR-F ATGTATGCTATACGAAGTTATAAATCATGTCGAGGCTGCTA 

HOR-R ACAAATCAGTGCCGGTAAC 

Kan-F CATTCCCAATGACAGTTGAAGGTGAGTTTGATAACTTCGTATAATGTATGC 

Kan-R TCTCCCACACAGCAGCCTCGACATGATTTATAACTTCGTATAGCATACAT 

注：斜体序列为 KanMX 基因的互补序列；下划线序列为 HO 基因的互补序列. 

Note: The italic sequence were complementary with KanMX gene; The underlined sequence was complementary with HO gene. 
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物 HOL-F 和 HOL-R 扩增 HO 基因的上游序列，引

物 HOR-F 和 HOR-R 扩增 HO 基因下游引物，引物

Kan-F 和 Kan-R 扩增 KanMX 基因，斜体序列与

KanMX 基因上下游互补，下划线序列与 HO 基因

上下游互补。 

HOL、HOR 和 KanMX 基因扩增总体系均为

25 μL：其中 5×Prime STAR buffer (Mg2+ plus) 5 μL，

2.5 mmol/L dNTPs 2 μL，上下游引物(25 μmol)各 

0 .5 μL，Prime STAR DNA 聚合酶 (2.5 U/μL) 

0.25 μL，DNA 模板(50−100 ng) 1 μL，加 ddH2O 至

25 μL。HOL 和 HOR 扩增条件为：95 °C 4 min；

98 °C 10 s，52 °C 15 s，72 °C 30 s，30 个循环；72 °C 

5 min。KanMX 基因的 PCR 扩增条件为：95 °C 

4 min；98 °C 10 s，52 °C 15 s，72 °C 100 s，30 个

循环；72 °C 5 min。 

1.2.3  酵母乙酸耐受性表型的测定：根据 Mira 等[13]

的方法加以适当改进。待测菌株接种于 10 mL 

YPD[14]液体培养基中，30 °C、200 r/min 培养过夜，

取 500 µL 菌液转接至新鲜的 10 mL YPD 液体培养

基中，30 °C、200 r/min 振荡培养 20 h，测定细胞

OD600 并适当稀释，取 5 µL 菌液点种于乙酸梯度平

板上(乙酸浓度分别为 20、30、50、70、90、110、

130 和 150 mmol/L)，以稀释 100 倍在不含乙酸 YPD

平板上生长的菌落作为参照，如某浓度乙酸平板培

养后的菌落与对照相当，则判定该浓度为此菌的乙

酸表型值。 

1.2.4  微卫星PCR扩增：通过对两亲本菌株的PCR

扩增筛选，初步确定两亲本间具有多态性的微卫星

位点，并用相应的引物对 40 株子代酵母进行 PCR

扩增，PCR 扩增体系为 25 μL，其中： Taq DNA 聚

合酶(5 U/μL) 0.5 μL，10×Buffer (含有 Mg2+) 2.5 μL， 

dNTPs (2.5 mmol/L) 2 μL，上下游引物(25 μmol)

各 1 μL，DNA 模板(50−100 ng) 1 μL，加 ddH2O 至

25 μL。PCR 反应条件为：95 °C 5 min；94 °C 30 s，

52−58 °C 30 s，72 °C 35 s，进行 30 个循环；72 °C 

10 min，4 °C 保存(不同引物退火温度不同)。扩增

产物经 1.5%琼脂糖凝胶电泳检测，送至上海申速生

物技术有限公司进行基因分型。利用 ABI3730x1 测

序仪，以 ROX500 为内标进行毛细管电泳。

GeneScan 3.7 软件根据每条泳道的分子量内标，将

泳道内的所有条带解读为不同的长度，最终获得完

整的基因型数据库。 

1.2.5  非变性聚丙烯酰胺凝胶电泳：PCR 产物在

8%的非变性聚丙烯酰胺凝胶上分离，上样量为

3 μL，恒压 110 V，电泳 3 h。电泳结束后，采用快

速银染法[15]对 PAGE 胶进行染色，并用凝胶成像仪

拍照保存。 
1.2.6  酵母乙酸耐受性性状与微卫星等位基因片

段的相关性分析：采用 SPSS 11.5 软件对所选微卫

星位点扩增出的片段长度与酵母乙酸耐受性性状

这两个变量进行皮尔逊检验(Pearson correlation)，判
断微卫星等位基因与酵母乙酸耐受性性状之间是

否具有相关性。 
1.2.7  差异等位基因片段克隆与测序：对差异片段

进行胶回收，目的片段与 pMD18 vector 连接，转化

大肠杆菌 JM109，挑取阳性克隆并测序。 
1.2.8  极显著相关性位点在耐酸酵母中验证：在 F2

代中选取 6 株未作为本实验研究菌株的其他耐酸菌

株，选取与乙酸耐受性性状有极显著相关性的微卫

星位点，以该位点的引物对上述菌株进行 PCR 扩

增，统计特异性条带出现频率，以验证所筛选标记

的准确性。 

2  结果与分析 

2.1  HO 基因敲除 
所构建的 HO 基因突变盒组件 HOL-Kan-HOR

的总长为 2 632 bp，如图 1 所示。其中上游同源臂

HOL 基因片段长度为 490 bp，KanMX 基因片段长

度为 1 697 bp，下游同源臂 HOR 基因片段长度为

546 bp。 

大量扩增 HO 基因敲除盒，将 HO 基因敲除盒

转入酵母后，从含有 250 mg/L G418 的平板上选择

转化子，抽提 DNA 进行 PCR 验证。如果 HO 基因 
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图 1  HOL-KanMX-HOR 突变盒构建过程电泳图 
Figure 1  The electrophoresis results in the construction of 
the mutation box 
注：M：核酸标准分子量；1：HO 上游同源片段；2：HO 下游

同源片段；3：KanMX 基因片段；4：HOL-KanMX-HOR 敲除

组件. 
Note: M: Marker; 1: Upstream homologous fragment of HO gene; 
2: Downstream homologous fragment of HO gene; 3: Fragment of 
KanMX; 4: Knock out components of HOL-KanMX-HOR. 
 
剔除，则会出现 2 632 bp 的条带，否则会出现

1 761 bp 的条带。如图 2 所示，泳道 2 表明 HO 基

因被成功敲除。 

2.2  微卫星多态性检测 
微卫星位点作为遗传多样性研究的可能性与

其在群体中的遗传特性相关。通过亲本菌株的筛

选，在 15 个微卫星位点中获得 8 个具有多态性的 

 
 
图 2  基因 HO 敲除电泳验证图 
Figure 2  The electrophoresis results in the deletion 
process of HO gene 
注：M：核酸标准分子量；1：敲除 HO 基因；2−4：未敲除 HO

基因. 
Note: M: Marker; 1: Knockout of HO gene; 2−4: Contain HO 
gene. 

位点，扩增结果如表 3 所示。表 3 揭示出两亲本在

选定的微卫星位点上的基因型差异较大，说明筛选

后的微卫星在子代群体中遗传多样性丰富，具有较

高的选择潜力。 
8 个微卫星位点对应的差异等位基因在 40 株

F2 代菌株中的扩增带谱统计汇总于表 4。表 4 中微

卫星位点 14P2，在耐酸亲本中扩增出 344 bp，在不

耐酸亲本中扩增出 331 bp，子代耐酸组 16 株菌株

(乙酸表型值为 110 mmol/L)中共有 13 株扩增出

344 bp 片段(70.6%)，而不耐酸组 24 株(表型值为

30−90 mmol/L)中共有 22 株扩增出 331 bp 片段

(91.3%)，该位点的差异等位基因对酵母乙酸耐受性

具有非常明显的偏好性，揭示出该微卫星位点与某

种耐酸基因可能存在一定的连锁遗传。 

2.3  SPSS 相关性分析 
利用 SPSS 11.5 统计软件对筛选的 8 个多态性

微卫星位点和酵母乙酸耐受性表型性状进行相关

性分析，结果如表 5 所示。从表 5 可以看出，14P2

与酵母乙酸耐受性为极显著正相关，相关系数为

0.540；15P2 与酵母乙酸耐受性成极显著负相关性，

相关系数达−0.611；15P3 与酵母乙酸耐受性为显著

负相关。 

2.4  极显著相关位点等位基因的克隆与测序 
选取与酵母乙酸耐受性呈极显著正相关性的 

表 3  微卫星位点在亲本中 PCR 扩增差异条带统计 
Table 3  The statistic of the different banding patterns of 

the parents 

扩增产物长度 Length of PCR product (bp) 位点 
Loci YHA YLA 

14P1 209 213 

14P2 344 331 

14P3 256 253 

14P4 388 374 

14P5 397 399 

15P1 391 388 

15P2 271 273 

15P3 242 271 
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表 4  40 株子代菌株中差异等位基因片段的扩增结果统计 
Table 4  The statistic of differential bands in 40 strains 

位点 
Loci 

等位基因 
Alleles 

耐酸菌(阳数/总数) 
R (*p/total) 

百分比 
Percentage (%) 

不耐酸菌(阳数/总数) 
S (*n/total) 

百分比 
Percentage (%) 

14P1 209 9/17 52.9 6/23 26.1 

 213 8/17 47.1 17/23 73.4 

14P2 344 12/17 70.6 2/23  8.7 

 331 5/17 29.4 21/23 91.3 

14P3 256 11/17 64.7 5/23 21.7 

 253 5/17 29.4 18/23 78.3 

14P4 388 10/17 58.8 13/23 56.5 

 374 7/17 41.2 10/23 43.5 

14P5 397 8/17 47.1 7/23 30.4 

 399 9/17 52.9 16/23 69.6 

15P1 391 5/17 29.4 7/23 30.4 

 388 12/17 70.6 16/23 69.6 

15P2 271 14/17 82.4 7/23 30.4 

 273 3/17 17.6 16/23 69.6 

15P3 242 11/17 64.7 7/23 30.4 

 271 6/17 35.3 16/23 69.6 

 
 
表 5  微卫星位点与酵母乙酸耐受性性状的相关性分析

Table 5  The correlation analysis between the 
microsatellite loci and acetic acid-resistance trait of yeast

位点 
Loci 

皮尔逊相关系数 
Pearson correlation 

相关性(双侧) 
Significance (2-tailed) 

14P1 −0.216 0.181 

14P2 0.540** 0.000 

14P3 0.283 0.077 

14P4 0.067 0.681 

14P5 −0.251 0.119 

15P1 −0.064 0.694 

15P2 −0.611** 0.000 

15P3 −0.340* 0.032 

 
注：*：在 0.05 置信度显著相关；**：在 0.01 置信度极显著

相关. 
Note: *: Correlation is significant at the 0.05 level; **: Correlation 
is significant at the 0.01 level. 
 

等位基因片段克隆并测序，序列为基因 APL1 的部

分序列，基因登录号为 X74069.1，具体序列为：14P2

在 YHA 菌株中的基因片段：5′-AACTTCCTCTAAC 
CGATGTCGGGTAAGCCATGGAAATTACGGGCG 
ATGACTTTCGGCGGCTAACAACGAAACAACTA 
GGGAGTAATCATATAATCACAGGAAAAGAATT 
GAGTATGGATTTGGCAAATATACATATACATAC 
ATACATACATACATACATACATATATATATATATA 
TATATGTGTGTGTGGTATGGAGTATTATTCTAAA 
ATTATGAAAGGACATCCCAAACTCGTTGCCAC 
CTTGTTTTACATTCTGGCTCTATCCATACCAACT 
CCTCTATTTGCCGGCGATCAGAATCGATATCGA 
TATCCTGCAGCTTCCAGAGTAAGCGGCACTTA 
AA-3′；14P2 在 YLA 菌株中的基因片段：5′-AACTT 
CCTCTAACCGATGTCGGGTAAGCCATGGAAAT 
TACGGGCGATGACTTTCGGCGGCTAGCAACGA 
AACAACTAGGGAGTAATCATATAATCACAGGA 
AAAGAATTGAGTATGGATTTGGCAAATATACAT 
ATACATACATACATACATAATATATATATATATATG 
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图 3  微卫星 14P2位点两个基因型序列比对结果 
Figure 3  Sequence alignment of two genotypes of microsatellite locus 14P2 

 
TGTGTGTGGTATGGAGTATTATTCTAAAATTATG 
AAAGGACATTCCAAACTCGTTGCCACCTTGTT 
TTACATTCTGGCTCTATCCATACCAACTCCTCTA 
TTTGCCGGCGATCAGAATCGATATCGATATCCT 
GCAGCTTCCAGAGTAAGCGGCACTTAAA-3′。 

序列测序得到的片段长度与基因分型得到的

片段大小基本一致，证明本实验用基因分型得到的

结果具有可靠性。使用 DNAMAN 软件，对测序的

上述两亲本等位基因进行序列比对。图 3 显示不耐

酸亲本核心序列缺少 3 个(CATA)重复片段。 

2.5  微卫星位点 14P2 在耐乙酸酵母菌株中扩增

验证 
在子代个体中任意选取其他 6 株耐乙酸酵母菌

株(乙酸表型值为 110 mmol/L)，选用微卫星位点

14P2 进行 PCR 扩增，PCR 扩增的条件及体系详见

1.2.4，进一步对结果进行验证，图 4 显示在 6 株子

代耐酸菌株中，5 株出现此耐酸等位基因，出现频

率为 83.8%。泳道 3 极微量的条带，可能微卫星引

物结合部位的点突变、插入或者缺失阻碍微卫星的

扩增[16]，本实验中出现这种情况作为没有扩增出目

的片段处理。泳道 2 除了目的条带外，还出现了大 
 

 

图 4  微卫星 14P2位点在耐酸菌中 PCR 扩增谱带 
Figure 4  Banding pattern of microsatellite locus 14P2 in 
strains resistant to acetic acid 
注：M：核酸标准分子量；1：两亲本基因型；2−7：耐酸验

证菌. 
Note: M: Marker; 1: Parental genotypes; 2−7: The acetic acid 
tolerant strains for verifying. 

于 400 bp 的条带，除了银染的灵敏度高的原因，还

受微卫星位点的特征的影响，PCR 扩增的“滑动效

应”会导致产物不均一，此外微卫星位点与基因组

其他位置可能存在部分相似性，产生一些非特异性

条带，可以通过分析微卫星的大小将其排除，或者

也可以通过基因分型进行排除。 

3  结论与讨论 

酵母乙酸耐受性研究在乙醇工业生产中具有

重要的经济价值。然而，由于对乙酸耐受性的生理

生化机制还不够清楚，阻碍了对其遗传机理的进一

步了解，使得通过遗传改造来提高菌株的耐受性较

为困难。酵母乙酸耐受性是一个受多基因控制的复

杂性状，而且在随机因素、环境因素及其相互作用

的影响下，酵母表现型与基因型之间往往出现不一

致的现象。现代分子遗传学研究大多集中于控制遗

传性状的几个基因或者某个代谢途径的多个基因

上，并未从全基因组水平研究多个与性状相关基因

及其之间的协同互作。近年来，结合 DNA 分子标

记技术的遗传基因组学成为研究基因表达的遗传

学机制的热点。 

目前，微卫星标记辅助育种技术多用于动植

物、水产类的研究中，而在微生物方面较少报道。

本研究中，利用两株乙酸耐受性表型性状具有显著

差异的菌株进行杂交构建子二代群体，首次对微卫

星标记与酵母乙酸耐受的相关性进行了研究，通过

群体水平筛选发现 14P2 位点与乙酸耐受性表型的

相关性达极显著水平，相关系数达到 0.540 

(P<0.01)。耐酸亲本 YHA 等位基因(片段长 344 bp)
在子代耐酸菌株中出现频率达到 70.6%，而不耐酸

亲本 YLA 基因 331 bp 片段在子代不耐酸菌株中出

现的频率达 91.3%。该等位基因在子代群体中的遗
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传具有明显偏好性，表明该微卫星位点可能与某个

耐酸基因存在一定的连锁关系[17]。同时，在另外

6 株耐酸样本菌株中验证了上述结果。实验结果显

示，多个微卫星位点均与酵母乙酸耐受性性状相

关，表明酵母乙酸耐受性性状是一种数量性状，受

多个基因控制，印证了有机酸机制的复杂性，同时

为解析酵母乙酸耐受性的复杂遗传变异和复杂性

状的基因定位提供了依据。国内外对酵母 DNA 进

行分子标记并 QTL 定位的报道较少，目前仅对酵

母耐乙醇[18]、耐高温[19]、产孢率[20]和抗药性[21]性

状进行了基因定位。因此，作者将致力于酵母的微

卫星标记并进一步绘制分子连锁图，以期完成酵母

耐乙酸性状的基因定位，使分子标记辅助育种发挥

更大的作用。 
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