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转基因大豆低密度基因芯片的检测方法研究
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摘　要 :目的 　建立 Roundup Ready 转基因大豆 (简称 RRS) 的基因芯片检测方法 ,探讨其在转基因大豆检测中的

应用。方法 　根据大豆中所转入的外源基因 ,选择 camv35 s 启动子、nos 终止子和 cp4 epsps 基因 ,以大豆内源基因

lectin 基因为内参照基因设计了引物和探针 ,并制备了核苷酸芯片 ;通过多重 PCR 对样品核酸进行扩增和荧光标记

后 ,将 PCR 产物与芯片杂交 ,检测大豆样品中所含的外源基因 ,并评价方法的灵敏度。结果 　检测转基因含量不同

的 RRS标准参考物 ,结果显示 : camv35 s 启动子、nos 终止子、外源基因 cp4 epsps 检测灵敏度均可达 0145 %。结论 　

本研究所建立的基因芯片检测方法有良好的灵敏度及可重复性 ,有助于实现转基因大豆的高通量、高灵敏的检测。
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　　国际农业生物技术应用服务组织 ( ISAAA) 在

2006 年度报告中报道 ,全球转基因作物种植面积正

以 13 %的速度迅猛增长 ,首次突破了 1 亿公顷[1 ] 。

鉴于转基因食品的安全性尚无定论 ,为保障消费者

的知情权和选择权 ,许多国家对转基因食品实行标

识管理。我国政府对转基因食品采取了强制性标识

管理 ,2002 年实施的“农业转基因生物标识管理办

法”列出了第一批标识管理的转基因食品 ,转基因大

豆名列首位[2 ] 。迄今为止 ,转基因大豆依然是最主

要的转基因作物 ,种植面积5 860万公顷 (占全球转

基因作物总种植面积的 57 %) 。在转基因作物中 ,

转基因大豆 ———抗草甘膦大豆 (Roundup Ready)是世

界上种植面积最大的转基因作物[1 ] 。

推进转基因食品标识制度的实施 ,必须发展可

靠的检测方法。目前转基因食品的官方检测方法有

2 种 ,一是基于蛋白质的检测 ,如酶联免疫反应法

( ELISA) [3 ]
,二是基于 DNA 的检测 ,如聚合酶链反应

法 (PCR) [4 ] 。相对于蛋白质来说 ,DNA 较稳定 ,即使

在深加工产品中也能检测出 DNA 的存在。基于

DNA 检测的 PCR 技术十分灵敏 ,呈现高度特异性和

敏感度 ,可以进行转基因食品的定性、定量检测[5 ] 。

但是 ,因为 PCR 检测一次只能针对一种转基因成

分 ,欲得到比较完整的信息 ,需要进行多次不同的反

应 ,操作繁琐。伴随着世界范围内新的转基因作物

不断涌现 ,已有的 PCR 检测技术不能满足大量的不

同品系转基因食品检测的需要[6 ] 。DNA 芯片检测

是 20 世纪 80 年代末在美国出现的一项新兴技术 ,

具有高通量、微型化和自动化的特点 ,一次检测能够

定性筛选大量不同种类的基因修饰物[7 ,8 ]
,进而大大

提高了对转基因食品的检测能力。本文以 Roundup

Ready 大豆为检测样品 ,探讨建立其基因芯片检测
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方法 ,并初步评价其灵敏度及应用价值。

1 　材料与方法

111 　材料

11111 　实验样品 　Roundup Ready Soybean 40 - 3 - 2

(简称 RRS) 阳性和阴性样品由美国孟山都

(Monsanto) 公司提供。RRS 标准参考物 ,5 %、2 %、

1 %、0145 %、011 %购买于比利时 IRMM。spvC 中国

CDC传染病模板 ,控制所惠赠。

11112 　主要试剂和材料 　2 ×CTAB 提取液 (自备) :

100 mmolΠL Tris - 盐酸 (pH 810) ,20 mmolΠL EDTA ,

114 molΠL 氯 化 钠 , 质 量 浓 度 20 mgΠL CTAB ,

40 mmolΠL巯基乙醇。Taq 酶 ,dNTP ,为华美生物工程

公司产品。高效液相杂交液、蛋白酶 K(20 mgΠml) 、

二甲亚砜 (DMSO) 、Tris 饱和酚、氯仿、无水乙醇均购

自北京博大泰克公司。氨基载玻片 ( 7612 mm ×

2516 mm) 和 384 孔板购自上海百傲科技有限公司。

DNA 纯化试剂盒 ,美国 Promega 公司。热启动缓冲

液 ( 10 ×Rockstart buffer 自备 ) : 500 mmolΠL Tris、

160 mmolΠL ( NH4 ) 2 SO4 、1 % 吐 温 20、50 mmolΠL

H3 PO4 ,最终调 pH = 818。

11113 　主要仪器 　Gene TACTM G3 芯片工作站、芯

片点样仪、芯片杂交仓、芯片扫描仪 ,美国 Perkin

Elmer 公司 ; PCR 仪 , Little Genius TC - 25 - H 型

HANGZHOU DAHE Thermo2Magentics 公司 ;紫外交联

仪 ,CL - 1000 Ultraviolet 型 ; EAGLE EYETM II 型读胶

仪 ,美国 Stratagene 公司。

11114 　DNA 的提取 　基因组 DNA 提取用 CTAB

法[3 ] ,溶于 TE(pH 810) ,DNA 浓度在 260 nm 的紫外

分光光度计下测得 ,将DNA 浓度用双蒸水调到 10～

100 ngΠμl于 - 20 ℃保存。

11115 　引物的设计与筛选及探针设计 　参照文献

报道及应用 Primer 510 软件 ,选取转基因大豆的启

动子 camv35 s、终止子 nos、外源结构基因 cp4 epsps

及大豆的管家基因 lectin 作为目标检测基因 ,设计并

合成了多对引物。每一对引物经 PCR 扩增可得到

相应的产物 ,产物经纯化、鉴定后做探针。将多对引

物混合 ,可在一个多重 PCR 扩增体系中扩增出各自

的目的基因 ,在体系中加入一定数量的荧光标记的

dNTP ,可对目的基因进行荧光标记。所以引物选择

的标准是 (1) 引物特异性好 ,扩增效率高。(2) 在引

物与探针的设计上要尽量使它们的退火温度一致

(55～60 ℃) 。(3) 探针的长度在 150～450 bp。经过

多重 PCR 扩增体系的筛选 ,留取 4 对引物用于制备

探针和进行扩增标记。引物序列见表 1 ,由北京奥

科生物公司合成。探针序列见表 2。序列经由大连

宝生物 (TaKaRa)工程公司测定验证。

表 1 　引物序列

引物名称 序列 (5′- 3′) bp

camv35s - 1 CCGACAGTGGTCCCAAAGATGGAC 162

camv35s - 2 ATATAGAGGAAGGGTCTTGCGAAGG

nos - 1 GATTGAATCCTGTTGCCGGT 213

nos - 2 GTAACATAGATGACACCGCG

cp4epsps - 1 GGAGTTCTTCCAGACCGTTCAT 294

cp4epsps - 2 TTGCGGCCCTGCTTGTT

lectin - 1 TGCCGAAGCAACCAAACATGATCCT 414

lectin - 2 TGATGGATCTGATAGAATTGACGTT

表 2 　芯片杂交的探针序列 (经测序鉴定)

探针所检
测的基因

序列 (5′- 3′)
探针长度

(bp)

camv35 s CCGACAGTGGTCCCAAAGATGGACCCCCACCCACGAGGAGCATCGTGGAAAAAGAAGACGTTCC
AACCACGTCTTCAAAGCAAGTGGATTGATGTGATATCTCCACTGACGTAAGGGATGACGCACAAT
CCCACTATCC TTCGCAAGACCCTTCCTCTATAT

162

nos GTAACATAGATGACACCGCGCGCGATAATTTATCCTAGTTTGCGCGCTATATTTTGTTTTCTATCGC
GTATTAAATGTATAATTGCGGGACTCTAATCATAAAAACCCATCTCATAAATAACGTCATGCATTA
CATGTTAATTATTACATGCTTAACGTAATTCAACAGAAATTATATGATAATCATCGCAAGACCGGC
AACAGGATTCAATC

213

cp4 epsps GGAGTTCTTCCAGACCGTTCATCACGGTCGCCCCTTCCGCGAAGGCGGCGGCGACAGCGAGAATCG
GATATTCGTCGATCATCGAAGGCGCGCGGTCTTCCGGCACCGTGACGCCCTTCAGCGTGGAGGAGC
GAACGCGCAGGTCCGCCACGTCTTCGCCGCCGGCAAGGCGCGGGTTGATGACTTCGATGTCGGCGC
CCATTTCCTGCAGCGTCAGGATGAGGCCGGTGCGGGTGGGGTTCATCAGCACGTTGAGGATGGTGA
CGTCGGAGCCCGGAACAAGCAGGGCCGCAA

294

lectin

TGCCGAAGCAACCAAACATGATCCTCCAAGGAGACGCTATTGTGACCTCCTCGGGAAAGTTACAAC
TCAATAAGGTTGACGAAAACGGCACCCCAAAACCCTCGTCTCTTGGTCGCGCCCTCTACTCCACCCC
CATCCACATTTGGGACAAAGAAACCGGTAGCGTTGCCAGCTTCGCCGCTTCCTTCAACTTCACCTTC
TATGCCCCTGACACAAAAAGGCTTGCAGATGGGCTTGCCTTCTTTCTCGCACCAATTGACACTAAGC
CACAAACACATGCAGGTTATCTTGGTCTTTTCAACGAAAACGAGTCTGGTGATCAAGTCGTCGCTGT
TGAGTTTGACACTTTCCGGAACTCTTGGGATCCACCAAATCCACACATCGGAATTAACGTCAATTCT
ATCAGATCCATCA

414
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112 　方法

11211 　RockStart PCR (热启动 PCR) 扩增反应体系的

建立 　RockStart PCR 扩增反应体系为20μl ,其中含

Rockstart buffer 410μl、引物 ( Primer ,5μmolΠL) 116μl、

dNTP(10 mmolΠL) 014μl、模板 DNA (216 ngΠμl ) 210μl、

Taq (3 UΠμl) 013μl、去离子水 1117μl。

PCR 反应条件 　95 ℃预变性5 min ;94 ℃变性

40 s ;58 ℃退火40 s ; 72 ℃延伸1 min ;进行 40 个循

环 ;72 ℃延伸5 min。

PCR 产物的检测 　扩增完毕后 ,取210μl反应液

与014μl 6 ×溴酚蓝缓冲液混合 ,在 115 %琼脂糖凝

胶 (含 EB 015 gΠml) 中电泳 ,用读胶仪观察结果并

照相。

11212 　探针的制备与纯化 　探针是将单纯 PCR 产

物进行切胶回收 ,采用试剂盒法纯化。经测序鉴定

与文献报道一致。

11213 　基因芯片的制备及探针排布阵列示意图 　

DNA 芯片的矩阵分布设计成 6 ×6 阵列 ,采用基因芯

片全自动点样仪点样 ,其矩阵分布见图 1。矩阵 A 为

质控矩阵 (M 为定位标记 marker ,目的是标明探针所

在位置 ;Blank 为空白对照 ,目的是监控杂交后的背

景 ;50 % DMSO 为阴性对照 ,目的是监控杂交后的背

景 ; spvC 为阳性对照 ,目的是监控芯片杂交体系的状

况) 。矩阵 B 为检测矩阵 (从左至右分别为检测

camv35s、nos、cp4epsps 和 lectin 基因的固定探针) 。每

种探针重复 4 个点 ,查看检测信号的重复性。

注 :M 为定位 marker ; blank 为空白对照 ; 50 % DMSO 为阴性对

照 ; spvC 为阳性对照 ; camv35 s 为启动子 ; nos 为终止子 ; lectin

　　　 为管家基因。

图 1 　DNA 芯片的矩阵分布

11214 　点样及点样后处理 　在探针中加入等体积

DMSO 稀释探针 ,使探针浓度为500 ngΠμl ,将探针加

到 384 孔板对应的孔中 ,用点样仪取样 ,并按下列步

骤进行处理。湿化 :将玻片的阵列面向 60 ℃水浴

锅 ,在蒸发的液面上停留数秒 ,让固定探针再水合

化 ,同时查看阵列点的情况 ; 干烤 :80 ℃1 h ; 紫外

交联 :将玻片上打印有 DNA 的面朝紫外灯方向 ,以

250 mJ的紫外照射 ,使 DNA 固定在玻片上 ;清洗 :

011 % SDS 震荡清洗2 min ,水震荡清洗2 min ×2 ; 变

性 :90 ℃水浴2 min ,立即浸入预冷无水乙醇中、晾干

待杂交。

11215 　多重 PCR 荧光标记扩增体系的建立 　采用

多重 PCR 方法对提取的被检测基因进行扩增和 Cy5

荧光标记。反应体系 :在25μl PCR 体系中含 10 ×

Rockstart buffer 510μl , Primer (混合引物 2μmolΠL )

515μl ,dNTP (10 mmolΠL ,无 dTTP) 015μl , Cy5 dUTP

(1 mmolΠL ) 015μl , dTTP ( 1 mmolΠL ) 210μl , 模板

DNA (120 ngΠμl) 315μl ,Taq (3 UΠμl) 015μl ,去离子水

715μl。引物对等比例混合 :35s - 1、35s - 2 (2μmolΠ
L) 115μl ;nos - 1、nos - 2 (2μmolΠL) 115μl ;lectin - 1、

lectin - 2 (2μmolΠL) 110μl。

PCR 反应条件 :同 11211。

11216 　质控 　为了保证基因芯片方法的准确性和

可靠性 ,同时还设计了阳性质控引物和探针 ( spvC) ,

spvC 是鼠伤寒沙门菌的质粒上的侵袭素基因 ,基因

模板由中国疾病预防控制中心传染病控制所诊断室

所赠。

阳性对照 spvC 普通 PCR 反应标记体系的建立

在25μl PCR 体系中含 10 ×buffer 215μl、Primer

(混合引物 2μmolΠL ) 515μl、dNTP ( 10 mmolΠL , 无

dTTP) 015μl、Cy5 dUTP ( 1 mmolΠL ) 015μl、dTTP

(1 mmolΠL) 210μl、模板 DNA (90 ngΠμl ) 015μl、Taq

(3 UΠμl) 015μl、去离子水1310μl。

PCR 反应条件与 11211 相同。采用乙醇沉淀法

纯化标记多重 PCR 扩增产物[9 ] 。

11217 　芯片的杂交和信号检测 　按1∶10比例 ,吸取

标记的多重 PCR 扩增产物 10μl , 与高效杂交液

100μl混合 ;在芯片杂交仓 42 ℃杂交18 h ;将芯片取

出 ,放入洗膜 Ⅰ液 ,洗涤2 min ;放入洗膜 Ⅱ液 ,在

42 ℃下洗涤2 min ,水洗2 min ;晾干待扫描。

用基因芯片扫描仪在660 nm处对标记 Cy5 的杂

交结果进行扫描。实验使用的芯片扫描仪 cut2off 值

阳性结果设定为 600 ,背景值设定为 100。本研究根

据扫描仪读取的信号相对比值进行结果判读。经反

复多次的测定 ,以阴性探针信号为背景值 ,计算阳性

探针与阴性探针信号的比值结果大于 411 为阳性样

品。以空白对照为背景值 ,计算阴性探针信号与空

白对照信号比值 ,结果小于 213 为阴性样品。信号

在 213～411 之间为可疑 ,需要重新检测再确定。

2 　结果

211 　热启动 PCR 扩增体系扩增结果 　用上文所描

述过的方法 , 可稳定扩增出转基因大豆中的

camv35 s、nos、cp4 epsps、lectin 基因片段。用 11216 中

建立的 PCR 扩增体系及 PCR 反应条件 ,以鼠伤寒沙

门菌 spvC为模板 ,以 spvC - 1 ,spvC - 2 为引物进行
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PCR 扩增 ,能稳定地扩增出阳性质控对照 spvC 基因

片段。这些基因片段经 11212～11214 步骤后 ,用固定

在芯片上的固定探针和多重 PCR 荧光标记的 PCR 产

物进行芯片杂交 ,以检测目标基因是否存在。这些固

定探针对应的长度分别为 162、213、294、414、484 bp。

所有片段被固定在芯片上成为固定探针。图 2 显示

的是这些固定探针。经切胶回收 ,试剂盒纯化后的琼

脂糖凝胶电泳结果均与理论值相符。

M:100 bp ladder 　1 : cam35 s (162 bp) 　2 : nos (213 bp)

3 : cp4 epsps (294 bp) 　4 : lectin (414 bp) 　5 : spvC(484 bp)

图 2 　转基因大豆 DNA 检测芯片固定探针电泳结果

212 　多重 PCR 荧光标记扩增体系结果 　将本文建

立的多重 PCR 荧光标记体系分别以 Roundup Ready

40 - 3 - 2 转基因大豆和非转基因大豆 DNA 为模板

进行 PCR 扩增 ,所得到的扩增产物琼脂糖凝胶电泳

结果见图 3。图 3 中泳道 1 和 2 为转基因大豆的平

行扩增电泳结果 ,均可看到 3 条扩增条带 (其中 1 的

一条比较弱) ,片段大小为 213 ,294 ,414 bp ,表明所

扩增的模板中有 nos 终止子 , cp4 epsps 外源基因和管

家基因 lectin 的存在 ;泳道 3 和 4 为非转基因大豆的

平行扩增电泳结果 ,均只有一条扩增条带 ,片段大小

为414 bp ,表明所扩增的模板中只有管家基因 lectin

的存在。此电泳结果验证了多重 PCR 扩增体系特

异性和可重复性。在已建立好的基因芯片检测方法

中可省略此步骤 ,多重 PCR 荧光扩增产物直接和芯

片杂交进行荧光检测。

213 　Roundup Ready 40 - 3 - 2 转基因大豆和非转基

因大豆芯片杂交和信号检测结果 　将 Roundup

Ready 40 - 3 - 2 转基因大豆和非转基因大豆 DNA

模板分别进行多重 PCR 扩增荧光标记 ,在芯片杂交

仓和已经点样处理过的芯片进行杂交。杂交18 h后

清洗过的芯片在基因芯片扫描仪660 nm处对 Cy5 标

记的杂交情况进行扫描 ,结果见图 4 和图 5。图 4 中

右侧矩阵 B 结果显示 ,从 Roundup Ready 40 - 3 - 2

转基因大豆中检测到 camv35 s 启动子、nos 终止子、

外源基因 cp4 epsps 和大豆管家基因 lectin ,与预期结

Marker :100 bp ladder 　1 :转基因大豆　2 :转基因大豆

3 :非转基因大豆　4 :非转基因大豆

图 3 　转基因大豆和非转基因大豆多重 PCR 电泳结果

B :空白　1 :50 %DMSO(阴性对照)

2 : spvC (阳性对照) 　3 : comv35 s 启动子　4 : nos 终止子

5 : cp4 epsps 　6 : lectin (管家基因)

图 4 　Roundup Ready 40 - 3 - 2 转基因大豆芯片杂交结果

B :空白　1 :50 %DMSO(阴性对照)

2 : spvC (阳性对照) 　3 : camv35 s 启动子　4 : nos 终止子

5 : cp4 epsps 　6 : lectin (管家基因)

图 5 　Roundup Ready 40 - 3 - 2 非转基因大豆芯片杂交结果

果一致。图 5 右侧矩阵表明阴性样品只有 lectin 基

因 ,没有其他外源基因的存在。从杂交的质控矩阵

A 可以看到空白对照及 50 % DMSO (阴性对照) 没有

阳性信号 ,说明杂交体系没有非特异杂交的干扰。

而 spvC (阳性对照) 杂交结果阳性 ,说明杂交体系正

常 ,没有假阴性。
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214 　基因芯片检测方法的灵敏度评价 　本研究以

转基因含量分别为 100 %、5 %、2 %、1 %、0145 %、0 %

的 Roundup Ready 40 - 3 - 2 转基因大豆的 DNA 为模

板进行多重 PCR 扩增荧光标记。并用芯片杂交检

测 ,结果显示转基因含量 0145 % 以上的 RRS 40 - 3

- 2 均可被检出。检测结果见图 6。

图 6 　不同转基因含量的 RRS 基因芯片检测的芯片扫描结果

3 　讨论

目前 ,国际上对转基因食品检测的 DNA 方法多

为 PCR 方法。PCR 法检测转基因食品程序一般包

括筛选和定性两部分。筛选即通过对大部分转基因

食品中插入的公共基因元件如 camv35 s 启动子、nos

终止子、标记基因或抗性基因进行检测 ,初步判断是

否含有转基因成分 ,但存在一定的假阳性和假阴

性[9 ] 。如果初筛的结果为阳性可进一步做定性检

测 ,即通过检测该食品的外源结构基因以判断转入

的外源结构基因的类型。基因芯片检测可以同时完

成筛选和定性检测。在筛选检测和定性检测的同时

检测种属特异的管家基因做内源参照基因 ,可以确

定样品DNA 的抽提质量 ,检验 PCR 扩增系统的稳定

性 ,避免假阴性结果。也可以应用管家基因探针有

效地鉴别未知的转基因深加工产品 , 特别是多种成

分的混合型加工产品中的 DNA 来源。因此本研究

在这些方向作了一些探索 ,建立了高灵敏度可重复

性的基因芯片检测方法。

样品基因组 DNA 的抽提是转基因食品检测的

第一步 , 也是关键的一步[10 ] 。后面的分析结果依赖

于这第一步的成功。本研究采用的 CTAB 法和纯化

试剂盒结合的方法既可以发挥 CTAB 对植物细胞膜

的高效裂解作用 ,也可以用专门结合 DNA 的树脂硅

胶柱起到纯化的作用。100 mg样品可以抽提到50 ng

左右的基因组 DNA。

本研究中引物设计的一个特别的原则是尽量在

一个目的基因的编码区内设计引物 ,不同于大多数

PCR 检测文献中的在两个基因的连接区设计引物。

这样就尽可能地避免了在杂交时探针间交叉错配。

热启动 PCR 是除了好的引物设计之外 ,提高

PCR特异性最重要的方法之一[11 ] 。本研究所用的

ROCK Buffer 热启动 PCR 的原理是将一定浓度的

Mg
2 + 加入到富含磷酸的缓冲液中 ,形成的磷酸镁沉

淀稳定、耐储存 ,可以将 Mg
2 + 和 Taq 酶隔开 ,只有在

预变性反应后的第三个热循环 Mg
2 + 才会被释放到

反应中 ,被 Taq 聚合酶所利用。从 PCR 扩增的结果

可以看出热启动 PCR 有效抑制了 PCR 反应中的引

物错配和引物二聚体 , 大大提高了反应的特异

性[12 ] 。

在固定探针点样体积一定情况下 ,固定探针的
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浓度越高 ,所能固定的探针也就越多。但高浓度的

固定探针会加大成本和工作量 ,所以对固定探针浓

度的优化是必要的。固定探针的浓度1 000 ngΠμl时

固定率最高 ,但250 ngΠμl的固定率已经足以达到较

好的杂交效果。因此 ,250 ngΠμl的固定探针浓度是

本实验条件下的最佳选择。

目的基因片段与探针杂交时 ,除了要考虑探针

分子的 GC含量、长度以及浓度等可能会对杂交产

生一定的影响的因素外 ,由于杂交位于固相表面 ,一

定程度的空间阻碍作用也会影响杂交。本研究曾尝

试过将合成好已知浓度的寡核苷酸探针点在玻片上

去杂交目的基因片段的方法 ,但几次都失败了 ,原因

就是应该考虑到杂交时的空间阻碍 ,因为寡核苷酸

探针的长度一般只有 20 几个碱基 ,比 PCR 产物的

长度要短得多。通过向探针中引入间隔分子或分子

连接臂等方法是值得考虑的消除空间阻碍作用的一

个有效办法。与 PCR 产物作为探针相比 ,寡核苷酸

探针的风险在于其长度越短 ,其特异性就越差 ,杂交

强度越低 ,检测的灵敏度就越差。

需要指出的是由于 camv35 s 启动子的序列是从

花椰菜花叶病毒中获得 , nos 终止子序列是从根瘤

土壤杆菌中获得 ,某些植物能自然感染花椰菜花叶

病毒或根瘤土壤杆菌 ,即使检测结果呈阳性 ,也不能

排除样品本身是受病毒或细菌污染的可能[15 ] 。

本研究中多重 PCR 的扩增产物的检测不是通

过电泳 ,而是通过探针杂交。由于荧光素检测的灵

敏性 ,对于绝大部分引物来说其扩增效率是足够的 ,

也可通过调整引物间的比例消除引物竞争使各引物

的扩增效率达到最佳。芯片的杂交结果受许多条件

的影响 ,如洗液的温度、清洗时间及光线等。只有严

格地控制好实验条件才能获得较可靠的检测结果。

电泳检测结果最终还需要测序验证 ,但芯片检测平

台一旦建立 ,无需测序等其它方法鉴定。本研究将

多重 PCR 技术与芯片技术相结合 ,将转基因大豆的

外源基因检测探针整合到一张芯片上 ,实现了对多

个基因的同时检测 ,一步达到检测及鉴定的目的。

下一个研究目标是在此工作基础上把不同性状的转

基因大豆、玉米、油菜籽、水稻整合到一张芯片上 ,实

现高通量检测。
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