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摘　 要: 以大豆(Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ (Ｌ.) Ｍｅｒｒｉｌｌ)黄化苗为材料ꎬ 通过优化提取线粒体 ＤＮＡ(ｍｔＤＮＡ)时差速离心过程

中的离心力和离心时间ꎬ 以及纯化过程中设置不同的蔗糖密度梯度和裂解液浓度ꎬ 结合高盐法去除蛋白质ꎬ 改

良大豆 ｍｔＤＮＡ 的提取方法ꎮ 结果表明ꎬ 该方法提取的 ｍｔＤＮＡ 浓度和纯度较高ꎬ 无叶绿体和核基因组 ＤＮＡ 的污

染ꎬ 可用于后续大豆线粒体基因组的相关研究ꎮ
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　 　 线粒体(Ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉｏｎ)是一种由 ２ 层膜包被

并存于大多数细胞中的细胞器ꎬ 它是细胞中产生能

量的结构ꎬ 也是进行有氧呼吸的主要场所[１]ꎮ 除

了向细胞提供能量之外ꎬ 线粒体还参与细胞的分

化、 细胞信号传导和细胞凋亡等过程ꎬ 还具有调节

细胞生长和细胞周期的能力ꎮ 线粒体具有一套独立



的遗传系统ꎬ 它包括线粒体 ＤＮＡ(ｍｔＤＮＡ)的多个

拷贝ꎬ 以及 ｍｔＤＮＡ 复制和翻译过程[２]ꎮ ｍｔＤＮＡ
编码 ＡＴＰ 产生所必需的蛋白质ꎬ 在植物发育和繁

殖过程中发挥重要作用ꎮ 线粒体的功能障碍ꎬ 与

ｍｔＤＮＡ 的突变存在紧密联系ꎬ 导致植物发育过程

中的各种异常[３]ꎮ
大豆(Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ (Ｌ.) Ｍｅｒｒｉｌｌ)含有丰富的脂

肪酸和蛋白质ꎬ 是我国重要的粮食作物之一[４]ꎮ
我国对大豆杂种优势的利用处于国际先进水平ꎬ 目

前已利用细胞质雄性不育(Ｃｙｔｏｐｌａｓｍｉｃ ｍａｌｅ ｓｔｅ￣
ｒｉｌｉｔｙꎬ ＣＭＳ)系统在东北及黄淮大豆主产区审定了

１７ 个杂交大豆品种ꎬ 其中一些强优势杂交种已在

生产上推广应用ꎮ 随着大豆杂种优势利用研究的不

断深入ꎬ 细胞质雄性不育机理的解析也迫在眉睫ꎮ
早在 ２０１０ 年ꎬ 已经完成大豆核基因组的测序ꎬ 有

关大豆核基因的研究也开展较为深入ꎬ 然而对其线

粒体基因组的研究仍然较少ꎬ 仅在 ２０１２ 年完成了

一种大豆资源的线粒体基因组测序[５]ꎮ 由于细胞

质雄性不育是母性遗传ꎬ 研究认为细胞质雄性不育

可能是线粒体基因组缺陷的结果ꎬ 因此提取大豆不

育系的 ｍｔＤＮＡ 是开展线粒体基因功能分析、
ｍｔＤＮＡ突变非功能性分析和线粒体基因组完整序

列拼接等研究的关键[６]ꎮ 随着第三代测序技术的

发展ꎬ 高通量、 大片段测序技术成为一种快速获得

大豆线粒体完整序列的方法ꎮ 目前ꎬ 水稻(Ｏｒｙｚａ
ｓａｔｉｖａ Ｌ.) [７]、 油菜(Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ Ｌ.) [８]、 辣椒

(Ｃａｐｓｉｃｕｍ ａｎｎｕｕｍ Ｌ.) [９]、 棉花(Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍ ｈｉｒ￣
ｓｕｔｕｍ Ｌ.) [１０] 和小麦(Ｔｒｉｔｉｃｕｍ ａｅｓｔｉｖｕｍ Ｌ.) [１１] 等

植物已经具有提取 ｍｔＤＮＡ 成熟的方法ꎮ 在大豆中

仅见李玉秋等[１２] 的报道ꎬ 且该方法仅适用于小量

提取ꎬ 提取的浓度和纯度尚不能满足三代测序的要

求ꎮ 而采用植物线粒体 ＤＮＡ 提取试剂盒ꎬ 价格昂

贵且不适用于高通量测序ꎮ 因此ꎬ 本研究对前人的

提取方法作出改进ꎬ 优化出一套成本低ꎬ 快速获得

高质量、 高纯度并适用于高通量测序的大豆 ｍｔＤ￣
ＮＡ 提取方法ꎬ 以期为进一步开展大豆细胞质雄性

不育分子机理研究奠定基础ꎮ

１　 材料与方法

１􀆰 １　 实验材料及主要试剂

实验材料为吉林省农业科学院选育的大豆 ＲＮ
型 ＣＭＳ 不育系 ＪＬＣＭＳ９Ａꎮ 酶及主要试剂为:

ＤＮａｓｅⅠ (北京鼎国)ꎻ 限制性内切酶 ＥｃｏＲⅠ
(ＮＥＢ)ꎬ ＲＮａｓｅＡ (北京天根)ꎻ 核酸染料 Ｓｕｐｅｒ
ＧｅｌＲｅｄ(ＵＳ Ｅｖｅｒｂｒｉｇｈｔ)ꎻ ２ × Ｅｓ Ｔａｑ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ
(康为世纪)ꎻ 其余试剂为国产分析纯ꎮ 缓冲液 Ａ、
Ｂ、 Ｃ、 Ｄ 的配置参考费晓燕[１３]的方法ꎬ 其中缓冲

液 Ａ 中加入 １００ μＬ 的 ＮａＣｌ(５ ｍｏｌ / Ｌ)和 ０􀆰１％的

β￣巯基乙醇进行微调ꎮ
１􀆰 ２　 实验方法

１􀆰 ２􀆰 １　 大豆黄化苗培养

取 １００ 粒大豆种子放入装好水的豆芽机中ꎬ
用黑色塑料袋遮光处理ꎬ 于 ２７℃培养 １０ ｄꎬ 获得

黄化苗ꎮ
１􀆰 ２􀆰 ２　 改良的差速离心法粗提纯大豆线粒体

将培养 １０ ｄ 的大豆黄化苗剪断ꎬ 称取 ２００ ｇ
放入预冷的组织捣碎机中ꎬ 加入缓冲液 Ａ ８００ ｍＬꎬ
研磨 ３ 次ꎬ 每次 ５ ｓꎬ 研磨结束后用 ３ 层纱布粗滤ꎬ
再用滤布(Ｍｉｒａｃｌｏｔｈ)过滤 １ 次ꎮ

第 １ 次离心后去除细胞碎片等杂质ꎬ 于 ４℃、
２５００ ｇ 离心 １０ ｍｉｎꎬ 收集上清ꎮ 第 ２ 次离心收集线

粒体沉淀的条件为 ４℃、 １８ ０００ ｇꎬ 离心 ２０ ｍｉｎꎬ
倒掉上清收集沉淀ꎮ 向获得的沉淀中加入 ３０ ｍＬ
缓冲液 Ｂꎬ 轻轻悬浮沉淀ꎬ 并加入 ３００ μＬ ＭｇＣｌ２
(１ ｍｏｌ / Ｌ)、 ９００ μＬ ＤＮａｓｅⅠ(５ ｍｇ / ｍＬ)ꎬ 冰浴

１ ｈꎬ 以消除核基因组 ＤＮＡ 污染ꎮ 冰浴结束后加入

３ ｍＬ ＥＤＴＡ(０􀆰５ ｍｏｌ / Ｌꎬ ｐＨ ８􀆰０)静置 ３ ｍｉｎ 以终

止 ＤＮａｓｅⅠ反应ꎬ 再于 ４℃、 ２２ ０００ ｇ 超速离心

２０ ｍｉｎꎮ 去上清收集沉淀ꎬ 并向获得的沉淀中加入

６ ｍＬ 缓冲液 Ｂꎬ 轻轻悬浮ꎮ
１􀆰 ２􀆰 ３　 改良的密度梯度离心法纯化大豆线粒体

本实验设置了 ２ 种蔗糖密度梯度ꎬ 蔗糖溶液均

为 ２ ｍＬꎬ 密度梯度设为ꎬ 处理 １: ５０％、 ４５％ꎬ
４０％、 ３５％ꎻ 处理 ２: ６０％ꎬ ５２％ꎬ ３６％、 ２０％ꎮ
分别将 ２ 组不同密度梯度的蔗糖溶液铺设入水平超

速离心管中ꎬ 用移液器将提取的粗线粒体悬浮液加

入蔗糖溶液ꎬ 于 ４℃、 １６０ ０００ ｇ 离心 １ ｈꎮ
在处理 １ 中用枪头吸取离心后的 ４０％ ~ ４５％

蔗糖溶液中的黄色线粒体层ꎬ 处理 ２ 中吸取 ３６％ ~
５２％的黄色线粒体层ꎮ 加入 １６ ｍＬ 冲洗液 Ｃꎬ 于

４℃、 ２２ ０００ ｇ 离心 １５ ｍｉｎꎬ 去上清ꎬ 收集沉淀ꎮ
１􀆰 ２􀆰 ４　 改良的大豆 ｍｔＤＮＡ抽提方法

向纯化后的线粒体中加入 １􀆰２ ｍＬ 缓冲液 Ｄꎬ 轻

轻悬浮沉淀ꎬ 再加入 ３０ μＬ ２０ ｍｇ / ｍＬ 蛋白酶 Ｋꎬ
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２０％的 ＳＤＳ 溶液至终浓度为 ２％ꎬ ５８℃下水浴１ ｈꎬ
水浴结束后加入 １３０ μＬ 醋酸钾溶液(５ ｍｏｌ / Ｌ)混
匀ꎬ 置于冰上 ２０ ｍｉｎꎮ 冰浴结束后以 ９０００ ｇ 离

心 ２０ ｍｉｎꎬ 吸取上清ꎬ 加入等体积的酚 ∶氯仿 ∶异
戊醇 ( ２５ ∶ ２４ ∶ １)ꎬ 上下颠倒混匀 ３ ~ ５ ｍｉｎꎬ
１２ ０００ ｇ 离心 １０ ｍｉｎꎬ 收集上清ꎬ 并重复 １ 次ꎬ
再次收集上清ꎮ 向上清液中加入 ０􀆰７ 倍体积的预冷

异丙醇ꎬ －２０℃下放置 １ ｈ 以析出 ＤＮＡꎬ 再以

１２ ０００ ｇ 离心 １０ ｍｉｎ 收集沉淀ꎬ 加入 ７０％的乙醇

静置 ３ ~ ５ ｍｉｎꎬ 同样条件离心 ５ ｍｉｎꎬ 重复 １ 次ꎮ
晾干 ＤＮＡꎬ 将其溶于 ５０ μＬ 的 ＴＥ 溶液中ꎬ 加入

１ μＬ ＲＮａｓｅ 于 ３７℃水浴 １ ｈꎮ
１􀆰 ２􀆰 ５　 ＤＮＡ浓度和质量的检测

吸取 １ μＬ 提取的 ｍｔＤＮＡ 样品ꎬ 采用微量分光

光度计(Ｎａｎｏｄｒｏｐ ２０００)检测浓度和纯度ꎮ 吸取

２ μＬ 样品ꎬ 加入 １８ μＬ ｄｄＨ２Ｏ 稀释 １０ 倍ꎬ 吸取

１ μＬ 稀释后的样品进行琼脂糖凝胶电泳检测ꎬ 并

以 １０ ｎｇ 和 ３０ ｎｇ 的 λＤＮＡ 为对照ꎮ
采用限制性内切酶 ＥｃｏＲⅠ对提取的 ｍｔＤＮＡ

样品进行酶切ꎬ 酶切体系为 １０ μＬꎬ 其中样品 ＤＮＡ
２００ ｎｇ / μＬ ０􀆰５ μＬꎬ ＥｃｏＲⅠ０􀆰５ μＬꎬ １０ × ｂｕｆｆｅｒ
１ μＬꎬ ｄｄＨ２Ｏ ８ μＬꎬ 于 ３７℃下水浴 １ ｈꎬ １％琼脂

糖凝胶电泳检测ꎮ
１􀆰 ２􀆰 ６　 ｍｔＤＮＡ纯度检测

以稀释 １０ 倍的 ｍｔＤＮＡ 为模板ꎬ 采用大豆细胞

核、 叶绿体和线粒体基因组特异性引物进行 ＰＣＲ 扩

增ꎬ 验证其是否存在核基因组 ＤＮＡ 和叶绿体 ＤＮＡ
的污染ꎮ ＰＣＲ 反应体系为: 模板 ＤＮＡ ２ μＬꎬ 上、
下游引物各 １ μＬꎬ ２ × Ｅｓ Ｔａｑ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ １２􀆰５ μＬꎬ
ｄｄＨ２Ｏ ８􀆰５ μＬꎮ ＰＣＲ 反应条件为: ９４℃ 预变性

４ ｍｉｎꎻ ９４℃ 变性 ３０ ｓꎬ ５３℃ 退火３０ ｓꎬ ７２℃ 延伸

３０ ｓꎬ 共 ３０ 个循环ꎻ ７２℃ 延伸 ８ ｍｉｎꎮ

２　 结果与分析

２􀆰 １　 蔗糖密度梯度离心纯化线粒体

研究结果表明ꎬ 将本实验粗提到的线粒体用缓

冲液悬浮ꎬ 加入到铺设好蔗糖密度梯度的超速水平

离心管中ꎬ 经超速水平离心后出现分层ꎮ 处理 １ 中

分层不明显(图 １)ꎬ 且重复性不高ꎬ ３ 管均出现不

同情况的分层ꎬ 线粒体层聚集不明显ꎬ 无法准确吸

取线粒体层ꎮ 处理 ２ 分层效果明显(图 ２)ꎬ 且 ３ 管

分层均相同ꎬ 可以看到明显的线粒体层ꎬ 有利于线

粒体的收集ꎮ 实验结果说明处理 ２ 中改进的蔗糖密

度梯度效果最佳ꎮ
２􀆰 ２　 ｍｔＤＮＡ浓度与质量检测

本研究将提取到的 ｍｔＤＮＡ 通过微量分光光

度计检测ꎬ 浓度为 ８６０􀆰３ ｎｇ / μＬꎬ Ａ２６０ / Ａ２８０ 值为

１􀆰９６ꎬ Ａ２６０ / Ａ２３０值为 ２􀆰０８ꎬ 表明无 ＲＮＡ、 蛋白质

和离子污染ꎮ 吸取 ２ μＬ 提取的 ｍｔＤＮＡ 原液ꎬ 加入

１８ μＬ 纯水稀释 １０ 倍ꎬ 以 １０ ｎｇ 和 ３０ ｎｇ λＤＮＡ
为对照ꎬ 电泳检测结果显示条带清晰ꎬ 表明无

ＲＮＡ 污染和蛋白质残留现象(图 ３)ꎮ 进一步使用

ＥｃｏＲⅠ对ｍｔＤＮＡ 进行酶切ꎬ 电泳检测结果显示总

基因组带型成弥散状ꎬ 酶切后的 ｍｔＤＮＡ 带型分布

均匀(图 ４)ꎮ 说明本研究提取到的大豆 ｍｔＤＮＡ 浓

度高、 质量好ꎮ
２􀆰 ３　 特异基因克隆鉴定线粒体 ＤＮＡ纯度

为了检验提取 ｍｔＤＮＡ 的纯度ꎬ 本研究参考大

豆已知基因 ＮＡＲＫ、 ｐｓｂＣ 和 Ｃｏｘ Ⅲ的序列ꎬ 设计

了 ３ 对引物(表 １)ꎬ 分别以提取到的 ｍｔＤＮＡ 和大

!"#$

　 　 　 　 图 １　 处理 １ 纯化线粒体分层
　 　 　 Ｆｉｇ􀆰 １　 Ｐｕｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ

　 　 ｓｔｒａｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｏｎｅ

!"#$

　 　 　 　 图 ２　 处理 ２ 纯化线粒体分层
Ｆｉｇ􀆰 ２　 Ｐｕｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ

　 　 ｓｔｒａｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｔｗｏ
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M 1 2 3

10000 bp

Ｍ: １ ｋｂ ＤＮＡ ｌａｄｄｅｒꎻ １: ｍｔＤＮＡꎻ ２: １０ ｎｇ λＤＮＡꎻ
３: ３０ ｎｇ λＤＮＡ.

图 ３　 ｍｔＤＮＡ浓度琼脂糖凝胶电泳检测
Ｆｉｇ􀆰 ３　 Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｍｔＤＮＡ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ

ｂｙ ａｇａｒｏｓｅ ｇｅｌ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ

M 1 2 3 4

10000 bp

Ｍ: １ ｋｂ ＤＮＡ ｌａｄｄｅｒꎻ １: 酶切基因组 ＤＮＡꎻ ２: 酶切 ｍｔＤＮＡꎻ
３: 酶切前基因组 ＤＮＡꎻ ４: 酶切前 ｍｔＤＮＡꎮ
１: Ｄｉｇｅｓｔｅｄ ｇｅｎｏｍｉｃ ＤＮＡꎻ ２: Ｄｉｇｅｓｔｅｄ ｍｔＤＮＡꎻ ３: Ｇｅｎｏｍｉｃ
ＤＮＡ ｂｅｆｏｒｅ ｄｉｇｅｓｔｉｏｎꎻ ４: ｍｔＤＮＡ ｂｅｆｏｒｅ ｄｉｇｅｓｔｉｏｎ.

图 ４　 ｍｔＤＮＡ酶切凝胶电泳检测
Ｆｉｇ􀆰 ４　 ｍｔＤＮＡ ｅｎｚｙｍｅ ｇｅｌ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ

表 １　 引物序列
Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

基因
Ｇｅｎｅ

来源
Ｓｏｕｒｃｅ

引物序列(５′—３′)
Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ (５′—３′)

ＮＡＲＫ 细胞核
Ｆ: ＧＴＧＧＡＡＧＧＡＡＣＧＡＴＴＡＣＧＧＡ
Ｒ: ＡＡＴＧＡＡＴＧＧＡＡＣＣＴＧＧＡＧＣＡ

ｐｓｂＣ 叶绿体
Ｆ: ＧＣＡＧＴＡＴＴＧＧＧＣＴＴＴＧＧＣ
Ｒ: ＴＣＧＧＧＧＡＡＣＧＣＡＴＴＡＧＡＴ

ＣｏｘⅢ 线粒体
Ｆ: ＧＣＡＧＧＧＧＣＡＡＴＡＡＣＡＡＴＧ
Ｒ: ＣＧＡＣＧＡＡＴＣＣＣＡＡＣＴＡＣＧ

豆基因组 ＤＮＡ 为模板ꎬ 进行 ＰＣＲ 扩增ꎮ 电泳检测

结果发现ꎬ 提取到的 ｍｔＤＮＡ 只有 Ｃｏｘ Ⅲ序列引物

扩增出了目的条带ꎬ 而基因组 ＤＮＡ 中 ３ 对引物均

扩增出目的条带(图 ５)ꎬ 说明所提取到的 ｍｔＤＮＡ
纯度较高ꎬ 无核基因组 ＤＮＡ 和叶绿体 ＤＮＡ 的污染ꎮ

M 1 2 3 4 5 6

1500 bp

Ｍ: １００ ｂｐ ＤＮＡ ｌａｄｄｅｒꎻ １ ~ ３: 线粒体 ＤＮＡꎻ ４ ~ ６: 基因组
ＤＮＡꎻ ３、 ６: 线粒体 ＣｏｘⅢ基因引物ꎻ ２、 ５: 叶绿体 ｐｓｂＣ 基因
引物ꎻ １、 ４: 核基因组 ＮＡＲＫ 基因引物ꎮ
１ － ３: Ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ＤＮＡꎻ ４－ ６: Ｇｅｎｏｍｉｃ ＤＮＡꎻ ３ꎬ ６: Ｍｉｔｏｃｈｏｎ￣
ｄｒｉａｌ ＣｏｘⅢ ｇｅｎｅ ｐｒｉｍｅｒꎻ ２ꎬ ５: Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｐｓｂＣ ｇｅｎｅ ｐｒｉｍｅｒꎻ
１ꎬ ４: Ｎｕｃｌｅａｒ ｇｅｎｏｍｅ ＮＡＲＫ ｇｅｎｅ ｐｒｉｍｅｒｓ.

图 ５　 ｍｔＤＮＡ纯度琼脂糖凝胶电泳检测
Ｆｉｇ􀆰 ５　 ｍｔＤＮＡ ｐｕｒｉｔｙ ａｇａｒｏｓｅ ｇｅｌ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ

３　 讨论

研究发现ꎬ 高等植物的线粒体基因组相对于动

物较大并且结构较复杂ꎬ 细胞质雄性不育也与线粒

体基因组有着密切联系ꎮ 因此ꎬ 提取高质量线粒体

ＤＮＡ 对雄性不育、 细胞内基因转移及基因进化等

研究具有重要意义[１４]ꎮ 植物细胞总 ＤＮＡ 包含 ３ 部

分ꎬ 核基因组 ＤＮＡ、 线粒体 ＤＮＡ 和叶绿体 ＤＮＡꎬ
因此想要得到高纯度线粒体 ＤＮＡꎬ 需要除去核基

因组和叶绿体 ＤＮＡ 等污染ꎮ 研究发现ꎬ 经过差速

离心法可以去除大部分核基因组 ＤＮＡ 污染ꎬ 再经

ＤＮａｓｅⅠ消化即可完全去除核基因组 ＤＮＡꎬ 但差

速离心法无法将沉降系数差异小的叶绿体与线粒体

分离开ꎮ 目前利用 ＣｓＣｌ 梯度法和 Ｐｅｒｃｏｌｌ 梯度离

心法已分别从拟南芥(Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ Ｌ.) [１５]

和小麦[１６] 中获得了高纯度的 ｍｔＤＮＡꎬ 但缺点是

ＣｓＣｌ 价格昂贵且有毒ꎬ 而 Ｐｅｒｃｏｌｌ 梯度离心法则操

作过程复杂ꎮ 王述斌等[１７] 利用蔗糖衬垫法ꎬ 从辣

椒中获得了较纯的线粒体ꎮ 陈建美[１８]、 谢红卫[１９]

和苏爱国[２０]均采用蔗糖密度梯度离心法在不同作

物中成功地将叶绿体和线粒体分开ꎬ 可见利用蔗糖

密度梯度法分离线粒体是较好的方法ꎮ
本研究结合不同的植物 ｍｔＤＮＡ 提取方法ꎬ 并

对前期本实验室使用的提取方法作出改进ꎬ 优化了

差速离心过程中的离心力与离心时间ꎬ 最大程度地

去除了经组织捣碎机捣碎后的一些细胞杂质ꎬ 从而

获得了大量非纯化线粒体ꎬ 并进一步针对蔗糖密度
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梯度铺设比例作出改进ꎮ 结果表明ꎬ 改进后的方法

能够完全去除叶绿体等杂质污染ꎬ 最终获得纯净的

线粒体ꎮ
研究发现ꎬ ＳＤＳ 作为阴离子型表面活性剂ꎬ

具有崩解细胞膜ꎬ 通过与膜蛋白疏水部分结合使其

与膜分离ꎬ 从而使蛋白质中一些非共价键受到破坏

甚至改变蛋白质构象的特点ꎮ 本研究通过提高

ｍｔＤＮＡ 提取时 ＳＤＳ 的浓度和水浴温度ꎬ 同时加入

醋酸钾除去多余 ＳＤＳꎬ 从而获得了浓度大、 质量

高的大豆 ｍｔＤＮＡꎬ 适用于分子生物学实验和高通

量测序等后续研究ꎮ
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