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摘要：转基因作物的分子特征为转基因的安全性评估和后续监测奠定了基础。由于靶点的特异性，以聚合酶

链反应（PCR）为基础的传统分子特征鉴定方法不能全面检测外来基因的非预期插入、载体骨架残留及未知的转基

因事件。更多新的育种技术产生的基因修饰作物也对传统分子特征鉴定方法提出了挑战。下一代测序技术,可以

克服基于 PCR的方法的某些局限性，提供快速、全面分子特征数据。本文综述了 T-DNA整合的复杂机制，传统分

子特征鉴定方法的局限性，高通量测序方法在转基因分子特征安全评价中的应用、遇到的挑战及应用策略，为转基

因的安全评价工作提供借鉴。
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Application of high-throughput sequencing technology in evaluation of molecular characteristics of trans⁃
genic crops: opportunities and challenges
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（Key Laboratory of Biology and Geneics Improvement of Oil Crops, Ministry of Agriculture and Rural Affairs, Oil

Crops Research Institute, Chinese Academy of Agricultural Sciences, Wuhan 430062, China）
Abstract: Molecular characterization lays a foundation for safety assessment and subsequent monitoring of

transgenic plants. Due to the target-specific nature, conventional polymerase chain reaction (PCR)-based methods
cannot comprehensively detect unintended gene insertions, let alone detect unknown GM events. More and more
newly developed crops by new plant breeding technology challenged classical PCR-based methods. Next-genera⁃
tion sequencing is expected overcome these limitations, providing rapid and comprehensive molecular feature data.
This article summarized complex mechanism of T-DNA integration, limitations of traditional molecular identifica⁃
tion methods, and application of high-throughput sequencing methods in safety evaluation of genetically modified
molecular characteristics. It also discussed challenges encountered and application strategies, which might provide
alternatives for safety evaluation of genetic modification.
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使用人工选择和杂交可以改良驯化动植物，满

足人类需求。但是，驯化过程限制了现代农作物和

动物的遗传多样性，使其易受生物和非生物胁迫的

影响[1]。通过农杆菌介导的转化和基因枪等遗传修

饰技术，将重组DNA随机插入基因组，可对作物进

行遗传改良[2]。自从 1990年代中期美国首次引入转

基因（genetically modified, GM）作物以来，转基因作

物已被世界许多国家广泛采用[3]。到目前为止，全
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球转基因作物的累计种植面积已超过 20亿公顷[4]，
越来越多的转基因植物衍生的食品和饲料进入供

应链。此外，越来越多的基因或调控元件被转移到

作物基因组中以改善农艺性状[5]。但是，与转基因

作物的生产有关的几个问题仍在争论中，这些问题

包括潜在的生态影响，对食品安全的关注以及作物

的遗传稳定性[6,7]。国际公认，转基因作物的安全性

评估在产品开发阶段及投放市场之前至关重要，对

于具有优良性状的转基因品系只有进行广泛的安

全测试和综合分析，才可以商业化。分子特征是转

基因作物特异性检测核心内容，是转基因作物安全

评价和政府监管的基础。转基因作物的分子特征

通常包括基因组特征（例如插入位点、侧翼序列和

拷贝数），转录组特征，蛋白质组学特征和代谢组学

特征，这些特征信息对于转基因作物的研发、安全

评估、检测和监测至关重要。根据分子特征，可以

识别转基因的预期和非预期作用[8,9]，促进转基因作

物及其衍生产品——食品/饲料的质量和安全风险

评估[8]。
T-DNA插入位点和相关侧翼序列的详细分子

特征在转基因作物的安全性评估和追踪单个转基

因事件中尤其重要。根据T-DNA序列信息，可以通

过基于 PCR的方法分离和鉴定 T-DNA的确定整合

位点及其旁侧序列[10~13]。传统转基因植物的T-DNA
侧翼序列是通过基于PCR的方法鉴定的，这些方法

包括热不对称交错 PCR（thermal asymmetric inter⁃
laced PCR, TAIL-PCR）[13]、接头连接 PCR（restriction
site extension PCR, RSE-PCR）[14]、反向 PCR（inverse
PCR, IPCR）[15]或限制性位点延伸 PCR[11]、基因组步

移（genome walking）[11,13]。低拷贝插入是从转基因品

系中选择最佳转基因事件最有用的分子特征，

Southern印迹常用于载体插入和整合的拷贝数

分析[16]。
尽管基于PCR的方法，已经在转基因玉米[17]、大

豆[18]、棉花[19]和苜蓿[20]中成功鉴定了多个 T-DNA侧

翼序列，然而，这些基于 PCR的方法存在一定局限

性。如果在外源插入序列中发生缺失、修饰或重

排，基于PCR的方法不足以识别所有插入位点及其

侧翼序列。另一方面，如果宿主基因组复杂，存在

高度重复序列，可能会增加侧翼序列的鉴定难

度[5,21]。例如，与大豆、棉花和水稻相比，玉米由于基

因组比较大，序列复杂，富含高度重复序列，使用基

于 PCR的方法很难鉴定玉米转基因品系插入基因

的侧翼序列[22]。

下一代测序（next-generation sequencing，NGS）
技术可用于探测基因组结构变异和重排[23]，具有高

通量，不需要大量 DNA，省时省力的优势[24]。随着

NGS技术的快速发展和成本降低，可以借助于NGS
技术，以可接受的成本，相对快速鉴定转基因农作

物的插入位置，拷贝数，完整性和稳定性等分子特

征[25]。特别是NGS可以使用市售试剂盒，以标准流

程执行大多数步骤，获得高通量数据，因此减少了

实验的成本和工作量[16]。基于NGS的分子特征鉴定

可以克服基于 PCR的方法的某些局限性，包括需要

大量DNA，人工干预以及无法识别复杂遗传变化的

情况[24]，迄今为止，基于 NGS技术已成功在拟南

芥[26]、水稻[27]、大豆[21]和玉米[28]等转基因植物中鉴定

出许多外源基因的侧翼序列。此外，NGS可以进一

步揭示包括SNP和小的 InDel在内的核酸序列变异，

可检测到小的序列修饰[24]，甚至可以通过与毒素基

因，毒素靶标基因，过敏原和抗营养因子数据库中

的序列进行比对，查找潜在的相似性，将NGS鉴定

的准确序列信息直接用于评估转基因植物的潜在

毒性或致敏性。本文将对T-DNA整合的复杂性，传

统分子特征鉴定方法及其局限性，NGS在转基因分

子特征鉴定中的应用、遇到的挑战及应用策略进行

综述，为转基因的安全评价工作提供借鉴。

1 复杂的 T-DNA整合机制导致不同

的外源DNA插入

根癌农杆菌一直是植物基因工程中的主力军。

DNA双链断裂末端（double strand break，DSB）修复

机制是实现 T-DNA整合的主要途径。在农杆菌转

化过程中，T-DNA可以利用宿主DNA修复机制，随

机或诱导地（例如通过核酸酶活性）插入染色体双

链断裂的位点。在许多情况下，T-DNA并非作为完

整单元简单地插入植物基因组，根癌农杆菌介导的

T-DNA整合会涉及到：超出LB和RB边界的载体骨

架经常与T-DNA一起转移[29]，其它细菌DNA也可能

进 入 植 物 细 胞 ，包 括 质 粒 DNA[30,31] 和 染 色 体

DNA[32～34]；T-DNA整合到植物基因组中遵循“非法”

模型，即整合是随机的，不是由序列同一性而是由

边界与基因组之间的序列微观相似性指导的[35,36]；
填充DNA的存在，即通常在 T-DNA的串联重复拷

贝之间或边界与 gDNA之间经常发现的未知来源的

DNA序列，表明了 DSB修复机制在 T-DNA整合中

的作用[37]；转化方法以及细胞类型和/或发育阶段，

染色质修饰也是 T-DNA的整合影响因素。T-DNA
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整合进基因组复杂机制使插入位点、旁侧序列及拷

贝数的识别复杂化。

2 传统分子特征鉴定方法

从科学和监管的角度，了解基因插入引起的结

构变异，包括插入位点，拷贝数和潜在的骨架插入，

以及宿主基因组表观遗传变化，对转基因作物的安

全性评估和监测起着至关重要的作用。

2. 1 基于PCR的插入位点和旁侧序列的分子特征

鉴定方法

转基因作物中外源T-DNA插入位点、旁侧序列

及拷贝数的鉴定，是转基因作物分子特征鉴定的重

要内容，为转基因事件身份鉴定提供确凿证据。基

于PCR的方法，例如热不对称交错PCR[38]、连接介导

PCR（ligation-mediated PCR, LM-PCR）[39] 和 反 向

PCR[15]用于基因组插入位点及旁侧序列分析。

基于 PCR的方法均依赖于外源插入序列的已

知信息，无法检测到转基因作物的未被记录的分子

特征，因此在许多情况下，T-DNA插入信息常常被

低估了[40]。以商业化的大豆事件GTS40-3-2为例，

最初基于 PCR的方法仅鉴定了宿主基因组中 EP⁃
SPS（5-enolpyruvylshikimate 3-phosphate synthase，
5-烯醇丙酮酸莽草酸 3-磷酸合酶）基因表达框的一

个插入拷贝[41]。但是，进一步的研究显示存在另外

两个CP4、EPSPS基因的部分片段的插入（长度分别

为 72和 250 bp），以及 3'-NOS连接处非预期DNA重

排，导致GTS40-3-2的分子特征被修订数次[41, 42]。
2. 2 基于DNA杂交和PCR的插入拷贝数测定方法

传统上，Southern印迹通过转基因植株DNA插

入序列同源的核酸特异性探针杂交来检测拷贝数，

目前已广泛用于转基因事件的分子特征鉴定，以确

定转基因的存在和拷贝数[43,44]。Southern印迹分析

涉及探针的正确设计和限制性内切酶的选择，并且

需要预先知道基因或插入序列的信息，非常耗时且

费力，其结果可能无法准确反映重排GM拷贝的存

在，并且受限于限制性内切酶的选择[45,46]。
实时定量 PCR（real time quantitative PCR，qP⁃

CR）通过与内源参考基因相比，可以对转基因拷贝

数进行相对定量，由于 qPCR简单、准确、通量高、重

复性好和低成本，因此被确定为转基因定量分析的

标准检测方法。和 Southern印迹相比，qPCR更多应

用在转基因作物鉴定和定量分析中，鲜有关于其在

转基因拷贝数确定中的应用报道[46,47]。另外，qPCR
通常只针对基因序列，有时无法检测到GM插入的

截短或突变拷贝的存在[47]。
数字PCR（digital PCR，dPCR）技术，无需绘制标

准曲线，可对样品中基因拷贝数进行绝对定量。鉴

于 dPCR绝对定量的性质，和相对定量的 qPCR相

比，从 dPCR分析得出的拷贝数值更可靠和准确。

最近的一项使用微滴（droplet）dPCR对 12个欧盟授

权转基因玉米事件进行多重定量分析的报告显示，

与 qPCR相比，其通量和成本效益更高[48]，这表明微

滴 dPCR在确定转基因拷贝数中的巨大潜力。但与

qPCR相似，尽管 dPCR已经在几种转基因作物中进

行了拷贝数测定[49,50]，但每个数字 PCR平台存在测

量偏差和不确定性，需要对 dPCR平台在拷贝数测

定方面进行验证或标准化。

3 高通量测序方法

3. 1 序列捕获技术

基于 NGS技术的序列捕获技术（sequence cap⁃
ture technology），首先筛选出含有插入片段的基因

组DNA片段，然后使用 Illumina测序来确定插入片

段的位置。序列捕获技术是一种快速，经济高效的

方法，可用于鉴定插入侧翼序列和插入结构[26]。Ina⁃
gaki等[26]用此方法分析了 29个拟南芥转基因品系，

并成功确定了 22个品系中 T-DNA的插入位点，其

中 4个品系具有多个插入位点。由于该方法筛选的

DNA片段大小范围 250～450 bp，并且受限于探针

设计，序列捕获技术难以鉴定同一基因座位含有两

个或多个拷贝的转基因品系的侧翼序列和外源序

列的分子特征结构，并且该方法难以适用于经过复

杂加工的食品和饲料样品。到目前为止，没有一种

可用的富集方法能够以非常敏感的方式富集足够

长的已知插入片段的上下游DNA片段。此外，为了

获得可靠的测序结果，需要高而均匀的富集序列覆

盖范围，这对于基因组中的某些区域（尤其是那些

富含GC的区域）存在挑战[51]。
3. 2 全基因组测序技术

基于 NGS技术的全基因组测序（whole genome
sequencing，WGS）技术不仅能提供T-DNA插入片段

及其侧翼DNA的信息，而且还能提供全基因组序列

的其它信息。转基因植物基因组的突变不仅来源

于转化过程本身，也可能来自体细胞自发突变，及

转基因植物的组织培养，再生和繁殖过程。WGS可
用于全面检测宿主基因组中的外来DNA残留及变

异[23,24,52]。Schouten等[53]人应用NGS筛选了全基因组

的突变，其中一些起源于转化过程本身。然而，在
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五种转基因植物的基因组中仅鉴定出一些小突变，

且这些突变与T-DNA插入片段的位置或数量无关。

目前已经开发出了大规模提交序列数据的指南，用

于对遗传修饰生物（GMO）的安全性评估[54]。
3. 3 高通量测序技术在分子特征鉴定中的优势

3. 3. 1 非预期的外源基因插入 NGS技术基于以

下过程鉴定外源基因。首先，将所有测序 reads分别

比对到参考基因组和T-DNA /载体序列；其次，根据

比对结果将测序 reads分为三个亚组：1）仅比对到参

考基因组的测序 reads，2）仅比对到载体序列的测序

reads，和 3）同时比对到参考基因组和载体序列的测

序 reads。同时比对到参考序列和载体序列的测序

reads用于鉴定 T-DNA插入。与 Southern印迹法相

比，NGS检测转基因植物中T-DNA插入片段更加灵

敏。NGS已被证明是检测转基因植物中 T-DNA插

入片段的一种有效的方法，同时也可以检测转基因

植物中整合的非预期的载体骨架片段。在水稻中，

Yang等[55]利用NGS研究三个不同独立的转基因株

系，与PCR和 Southern杂交结果相比，在其中的两个

转基因株系中，检测到了非预期插入。NGS可以发

现非预期T-DNA插入，这不仅为对转基因事件的风

险评估提供了至关重要的直接分子证据，还证明了

NGS在该领域的高分辨率。

3. 3. 2 NGS用于探测碎片 转基因植物中的外源

DNA 碎 片 源 自 转 化 过 程 中 使 用 的 T-DNA。
Schouten等[53]人应用 NGS鉴定出一个额外的 50 bp
微小插入片段，该碎片来自T-DNA中的 gfp基因，与

两个边界的距离都超过 2 kb，没有任何T-DNA边界

序列，该插入片段以前无法通过常规 PCR或 South⁃
ern印迹检测到。由于碎片不是一个完整的基因，

50 bp插入片段不会产生功能性肽并产生相应的表

型效应。目前尚不知道是什么原因导致 T-DNA碎

片的插入，是否与所用的浸花转化方法有关，并且

很难估计转基因植物中碎片的发生频率。

3. 3. 3 NGS用于未知的转基因事件 未授权转基

因作物（unauthorized GM，UGM）包括经批准但滥用

的转基因作物（异步授权作物：在一个辖区批准，另

一个辖区未批准），未批准但被释放（混杂）或未经

批准但逃脱了田间试验（特别是在种子生产阶段）

的转基因作物。关于UGM事件的报道越来越多，这

些事件极大地影响了国际贸易和当地经济[56]。因此

需要在转基因作物的同步授权方面开展国际合作，

建立交流渠道以在田间试验中分享有关转基因作

物的信息。除此外，还需要开发高通量和高效的

UGM作物的检测筛选方法。针对UGM的分子特征

鉴定方法，我们应该从高度依赖分子特征和靶标特

异的可追溯策略转变为更通用，更广泛的全面筛选

策略，并与生物信息学相集成，关注同步授权和共

享数据库的开发。Yang等[40]使用NGS技术，开发了

不依赖于插入序列和载体序列先验知识的 TranSeq
方法，用于检测UGM作物未知的插入序列、旁侧序

列和插入拷贝数[40]，证明NGS在鉴定UGM作物方面

的巨大潜力。在同一年，基于NGS全基因组测序方

法对欧盟未经授权的转基因水稻事件 LLRice62进
行快速分子特征研究[5]。两项研究都证明，基于

NGS的方法可以在一个实验中，无论是否具有先验

插入信息，都可以在UGM作物找出DNA样品中存

在的单个、多个或复杂插入。

3. 3. 4 NGS用于复杂基因组的 T-DNA插入的鉴

定 NGS特别适合解决由于 T-DNA整合到基因组

DNA的重复区域而引起的外源序列难以鉴定问

题[55,57]。NGS方法已被证明是发现不同动植物物种

中基因融合、序列重排、DNA插入和结构变异的强

大工具[16,23,58～60]。NGS甚至可以检测 T-DNA内外的

微小DNA重排（插入/缺失和倒位）。在转基因水稻

事件 TT51-1和 T1c-19中，传统的基于 PCR的方法

仅显示了一个完整插入，NGS则可揭示额外的 T-
DNA插入[55]。在转基因玉米MIR152中，NGS鉴定了

3'端的 279 bp玉米插入序列，这是以前基于 PCR的

基因组步移无法实现的[57]。

4 高通量测序用于转基因作物分子

特征鉴定的挑战及策略

4. 1 高通量测序深度、测序读长及污染问题

足够数量的高质量原始数据是利用NGS技术

全面分析研究转基因作物分子特征的前提。NGS
需要一定的覆盖深度才能组装包含整个 T-DNA和

侧翼区域的重叠群[24,57]。目前尚未确定全面检测插

入片段是否存在所需要的测序深度，但理论上测序

深度越高，对GM事件进行精确分子特征鉴定的效

果就越好[61, 62]。然而，测序深度越高，成本也越高；

因此，需要确定合适的测序深度以用于GM事件的

分子特征鉴定[25,63]。T-DNA的整合如果发生在宿主

基因组的重复区域内，对于在比对步骤中检测插入

位点和旁侧序列存在挑战[25]。NGS在转基因作物分

子特征鉴定中的大多数应用中，假定的插入位点是

基于结合测序读长鉴定的，即一端与载体序列匹

配，另一端与参考基因组匹配。短的测序读长，对
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含有复杂基因组及富含重复序列的宿主而言，确定

插入位点存在挑战。通过使用 Pacific BioSciences
sequencing platform（PacBio）测序平台或 DNA单分

子实时测序（读取长度 10～20 kb），产生更长的测序

读长，可以克服此限制[64]。对于具有复杂基因组或

插入序列含有复杂结构的某些转基因农作物而言，

长的读长测序方法更可靠。因此，在鉴定转基因作

物的侧翼序列时，应根据其基因组特征和插入序列

的内部结构灵活选择不同的方法。NGS的灵敏度

高，在样品收集、DNA提取、PCR扩增、上机测序过

程中均有可能导致污染，在实验过程中越早剔除污

染越好，可以通过严格样品收集过程、NGS实验室

进行分区、全自动化操作、生物信息学等方法去除

污染。另外测序读长的增加，也有助于排除污染。

4. 2 高通量测序在转基因作物分子特征鉴定中的

分析流程

鉴于其高通量、不断降低的成本以及各种生物

信息学工具的开发，NGS可以促进转基因生物的分

子特征解析。但是，当前没有NGS用于转基因作物

分子特征鉴定的标准化工作流程、必要步骤及模

型。造成这种情况的主要原因是，NGS数据分析需

要对生物信息学有深刻的理解，不同测序平台产生

不同测序数据，需要不同的数据处理流程。建议制

定高通量测序用于转基因作物分子特征鉴定的标

准流程，包括测序深度要求、生物信息分析方法及

步骤。

4. 3 高通量测序应用于新育种技术产品的鉴定

GM转基因生物的定义是生物本身遗传物质发

生了改变，这种改变不是通过交配和/或自然重组自

然发生的（第 2001/18 / EC号指令第 2条）[65]，而是通

过基因工程进行了改变。此外，通过遗传修饰技术

产生的生物体，即使基因组中不存在外源 DNA或

RNA，也被归类为 GM[65, 66]。几种新育种技术（new
breeding techniques，NBTs）的出现正在彻底改变农

业生产过程，目前已经开发了几种生物技术，例如

基因组编辑技术，可有效地生产新型农作物和牲

畜[67,68]。目前，NGS已经成功用于基因编辑植物的脱

靶检测，但NGS应用于基因编辑植物的脱靶检测往

往需要设置严格的对照，来排除自发突变、组织培

养导致的突变[69~73]。同样在设置严格的对照及足够

的测序深度前提下，NGS也是可以辨别基因编辑作

物与已有品种的。另外，只要在生产过程中使用了

外来DNA，NBT产品就可能存在外来DNA的意外残

留。因此与基因组编辑技术的临床应用要求对目

标突变进行全基因组范围的研究[74]不同，在农产品

方面，重点应放在检测外来DNA的意外残留，仅应

在宿主基因组中检查在利用NBT技术育种过程中

使用的载体序列是否存在。例如，为了应对生物技

术的新时代，日本环境部门和日本其它相关部委就

其NBT法规政策发表了声明，其中要求对意外残留

的外部DNA进行评估（https://www. env. go. jp/press/
2_2_％ 20genome％ 20editing_En. pdf）。由于预计

NBT技术不仅在发达国家而且在发展中国家中都

将发挥重要作用，因此，针对NBT产品的安全评估

方法必须具有成本效益、简单易行、且不牺牲准确

性。当前的大规模DNA测序方法在检测外来DNA
片段的意外残留方面起关键作用，最适合此类评

估。欧盟关于序列数据提交的指南要求、程序及其

用法进行了详细说明[54]。但NGS数据分析的结果因

所使用的生物信息学分析程序而异[75]，需要对其分

析流程标准化。

4. 4 多种组学联合应用

与基于基因组高通量测序技术的方法在转基

因作物分子特征鉴定中的应用相比，在过去的 10年
中，使用其它组学工具对转基因作物进行鉴定的研

究进展甚微。其主要原因不是因为缺乏成熟的平

台[76]，而是按照实质等同原则，应用此类分析方法进

行转基因作物分子特征鉴定存在技术难度且成本

高昂[77~79]。与基因组不同，转录组、蛋白质组和代谢

组的变化不仅受到遗传因素（包括遗传修饰）的影

响，还受到各种内部（例如发育阶段、组织和细胞类

型）和外部（例如环境）因素的影响。在许多情况

下，外部因素引起的变化可能大于仅由基因改造引

起的变化[78,80]。利用转录组、蛋白质组和代谢组学

研究转基因作物分子特征将引入自然变异的概

念[81~83]。根据实质等同原则，如果转基因作物的变

化与非转基因作物的变化相当[9]，则该转基因作物

至少可以视为与非转基因作物一样安全。但是，如

果转基因作物的变化与非转基因作物的变化不相

当，我们是否裁定这种转基因作物不安全？答案显

然不是简单的是或否，因为在任何情况下都不能忽

略自然突变因素。先前的组学研究表明，自然变异

可以引起转基因作物的许多变化[81~84]。为了提供令

人信服的比较结果，以正确理解实质等同原则的本

质，在应用大规模的比较组学研究转基因作物时，

除了选择正确的比较参数，确保所有作物均在相同

条件下以相同的发育阶段生长外，还必须考虑自然

变异。

35



中国油料作物学报 2021，43（1）

组学研究中观察到的变化也可能来自同一组

学研究的不同平台。由于单一平台的局限性，通常

建议将平台组合应用于转基因作物的分子特征，以

更好地覆盖RNA、蛋白质和代谢物的整体变化（包

括预期和非预期）。虽然已经报道了在不同的转基

因作物上使用单个组学方法进行的研究，但是在基

因组、转录组、蛋白质组和代谢组水平上同时研究

给定转基因作物的研究仍然很少。为了降低单个

研究机构进行广泛且重复性的组学研究的高昂成

本，需要公共研究中心或第三方服务中心介入，并

在未来与研究机构合作，以利用经过验证核实的组

学平台数据，建立作物自然变异数据库。

5 展望

转基因作物的分子特征提供了 T-DNA插入结

构、表达信息以及预期性状的稳定性信息，对于转

基因作物的研发、安全评估、检测和监测至关重要。

根据分子特征，可以轻松地识别转基因的预期和非

预期作用，极大地促进后续的风险评估工作。基于

PCR的方法在DNA层次的分子特征鉴定中起着不

可或缺的作用。但由于越来越多的转基因作物以

及源自新植物育种技术（NPBT）的新型基因工程作

物正在准备商业化并在不久的将来释放到环境和/
或市场中，这对传统分子特征鉴定提出了巨大挑

战。为了向监管机构、零售商和消费者提供经授权

的和未经授权的转基因（UGM）作物的详细分子特

征，迫切需要开发准确、全面和具有成本效益的分

子特征鉴定方法。

随着测序平台的发展和进步，越来越多的证据

表明，NGS的高分辨率可以提供转基因作物更准确

和充分的分子特征信息。比如，NGS可以识别基因

组高度重复和复杂宿主的插入位点和旁侧序列；可

以检测转基因植物中非预期 T-DNA插入，包括 T-
DNA碎片和小的载体骨架片段；可以检测到T-DNA
插入位点的缺失和易位。另外可将基因组分析与

其它针对RNA、蛋白质和代谢产物的分析结合起来

鉴定转基因作物的分子特征。未来，我们应该作出

更多的努力来制定应用高通量测序技术进行分子

特征鉴定的标准流程，建立信息共享数据库，其中

包含已被批准、正在审查或在田间试验中的转基因

作物的分子特征数据，开发适用于UGM作物、基因

叠加GM作物和NPBT产生的作物的合适分子特征

检测方法。
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