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ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ１．５０％ＭＯＮ８８０１７ｆｏｒ２９ｔｉｍｅｓ，ａｎｄｔｈｅｒｅｓｕｌｔｓｓｈｏｗｅｄ
ｔｈａｔｉｎｔｈｅｔｅｓｔｓａｍｐｌｅ，ｔｈｅｒｅｌａｔｉｖｅｃｏｎｔｅｎｔｏｆＭＯＮ８８０１７ｗａｓ

１．２４％－１．８６％，ａｎｄｔｈｅａｖｅｒａｇｅｒｅｌａｔｉｖｅｃｏｎｔｅｎｔｗａｓ１．５４％
（Ｔａｂｌｅ４），ｃｌｏｓｅｔｏｔｈｅｒｅａｌｃｏｎｔｅｎｔｏｆ１．５０％．

Ｔｈｅｒｅｌａｔｉｖｅｄｅｖｉａｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎｔｈｅｍｅａｓｕｒｅｄｖａｌｕｅａｎｄｔｈｅ
ｔｒｕｅｖａｌｕｅｗａｓ２．７％．Ｔｈｅｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｏｆｖａｒｉａｔｉｏｎｏｆ２９ｔｉｍｅｓ
ｍｅａｓｕｒｅｍｅｎｔｒｅｓｕｌｔｓｗａｓ０．１１０４ａｎｄｔｈｅｒｅｃｏｖｅｒｙｒａｔｅｗａｓ１００％，
ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇｔｈａｔｔｈｉｓａｎａｌｙｓｉｓｍｅｔｈｏｄｗａｓｏｆｇｏｏｄａｃｃｕｒａｃｙａｎｄｒｅ
ｐｒｏｄｕｃｉｂｉｌｉｔｙ．

Ｔａｂｌｅ２　Ｍｅｔｈｏｄｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙａｎａｌｙｓｉｓｒｅｓｕｌｔｓ

Ｃｏｐｙｎｕｍｂｅｒ
Ｃｔｖａｌｕｅｓ

１ ２ ３
ＡｖｅｒａｇｅＣｔｖａｌｕｅｓ

５×１０４ ２６．１３ ２６．０４ ２５．９１ ２６．０３
５×１０３ ２９．１３ ２９．１２ ２９．１６ ２９．１３
５×１０２ ３２．８８ ３２．６８ ３２．６３ ３２．７３
５×１０１ ３５．４６ ３５．８７ ３５．９１ ３５．７５
５×１００ ３８．５６ ３８．５３ ３９．４５ ３８．８５

Ｔａｂｌｅ３　Ｃｔｖａｌｕｅｓｆｏｒｌｉｍｉｔｏｆｄｅｔｅｃｔｉｏｎｏｆｔｈｅｎｅｗｍｅｔｈｏｄａｔ９７．５％ ｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅｌｅｖｅｌ
Ｒｅｐｅａｔｅｄｔｅｓｔ Ｃｔｖａｌｕｅｓ
１ ３８．３０１３５
２ ３８．２２５６３
３ ３９．１４８５６
４ ３６．６２４０８
５ ３９．２０１５８
６ ３８．１００３６
７ ３９．３５１８８
８ ３７．８６２４５
９ ３７．７７７７４
１０ ３６．８７４８７
１１ ３９．１８２８５
１２ ３９．１４９０５
１３ ３５．５６６５９
１４ ３６．１６１８２
１５ ３７．１０２９９
１６ ３７．２９６２３
１７ ３７．９０１７０
１８ ３８．０１９３４
１９ ３６．７２２５９
２０ ３７．１８４３９
２１ ３８．８０５１９
２２ ３６．９５８６８
２３ ３９．８２６８１
２４ ３７．９７２３１
２５ ４０．１４６２９
２６ ３７．５９５０７
２７ ３９．１２２３７
２８ ３７．７８５３０
２９ ３６．６５０４６
３０ ３７．２２５６５
３１ ３９．２６８４９
３２ ３８．３３００７
３３ ３８．２１８６６

（ｔｏｂｅｃｏｎｔｉｎｕｅｄ）

（ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ）
Ｒｅｐｅａｔｅｄｔｅｓｔ Ｃｔｖａｌｕｅｓ
３４ ３７．１９１１１
３５ ３８．５８６７６
３６ ３７．０８９６２
３７ Ｕｎｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄ
３８ ３８．１４８１９
３９ ３９．１２０４６
４０ ３６．９１７１９
１６ ３８．３０１３５
１７ ３８．２２５６３
１８ ３９．１４８５６
１９ ３６．６２４０８
２０ ３９．２０１５８
２１ ３８．１００３６
２２ ３９．３５１８８
２３ ３７．８６２４５
２４ ３７．７７７７４
２５ ３６．８７４８７
２６ ３９．１８２８５
２７ ３９．１４９０５
２８ ３５．５６６５９
２９ ３６．１６１８２
３０ ３７．１０２９９
３１ ３７．２９６２３
３２ ３７．９０１７０
３３ ３８．０１９３４
３４ ３６．７２２５９
３５ ３７．１８４３９
３６ ３８．８０５１９
３７ ３６．９５８６８
３８ ３９．８２６８１
３９ ３７．９７２３１
４０ ４０．１４６２９
Ｍｅａｎ ３７．９７１５６

６５ ＡｓｉａｎＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＲｅｓｅａｒｃｈ ２０１７



Ｔａｂｌｅ４　ＱｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｄｅｔｅｃｔｉｏｎｒｅｓｕｌｔｓｏｆＭＯＮ８８０１７ｅｖｅｎｔｓｐｅｃｉｆｉｃｆｒａｇｍｅｎｔｉｎｔｅｓｔｉｎｇｓａｍｐｌｅｓ（１．５０％）

Ｎｕｍｂｅｒｏｆｔｅｓｔｒｅｐｅ
ｔｉｔｉｏｎｓ

ｚＳＳＩＩｂ
Ｃｔｖａｌｕｅｓ

ｚＳＳＩＩｂａｂｓｏｌｕｔｅ
ｃｏｎｔｅｎｔ∥ｎｇ

ＭＯＮ８８０１７ｆｒａｇｍｅｎｔ
Ｃｔｖａｌｕｅｓ

ＭＯＮ８８０１７ｆｒａｇｍｅｎｔ
ａｂｓｏｌｕｔｅｃｏｎｔｅｎｔ∥ｎｇ

ＭＯＮ８８０１７ｆｒａｇｍｅｎｔ
ｒｅｌａｔｉｖｅｃｏｎｔｅｎｔ∥％

１ ２３．２４９ ３６８．５３８ ３０．４３０ ６．５６２ １．７８１
２ ２３．２４８ ３６８．８０３ ３０．５０２ ６．２３４ １．６９０
３ ２３．２１４ ３７７．６２３ ３０．５５３ ６．０１１ １．５９２
４ ２３．２６７ ３６３．９７９ ３０．８２３ ４．９５７ １．３６２
５ ２３．２１３ ３７７．９７５ ３０．５５３ ６．０１１ １．５９０
６ ２３．２３０ ３７３．３４１ ３０．３５１ ６．９４５ １．８６０
７ ２３．０７６ ４１５．３４９ ３０．２６２ ７．４０２ １．７８２
８ ２３．３１７ ３５１．５９３ ３０．５９４ ５．８３８ １．６６０
９ ２３．１７７ ３８７．４７９ ３０．３８９ ６．７５９ １．７４４
１０ ２３．０２３ ４３０．６８６ ３０．２９１ ７．２４７ １．６８３
１１ ２２．９５８ ４５０．６０１ ３０．４８６ ６．３０５ １．３９９
１２ ２２．９２９ ４５９．６３９ ３０．４２８ ６．５７２ １．４３０
１３ ２３．０００ ４３７．７２６ ３０．４２６ ６．５８１ １．５０４
１４ ２３．００３ ４３６．８８０ ３０．３８８ ６．７６２ １．５４８
１５ ２３．０７５ ４１５．６９０ ３０．４６５ ６．４００ １．５４０
１６ ２２．９３８ ４５６．６９０ ３０．６４３ ５．６３８ １．２３５
１７ ２３．０１１ ４３４．３７２ ３０．３８５ ６．７７８ １．５６０
１８ ２２．９３６ ４５７．３９７ ３０．６０４ ５．７９７ １．２６７
１９ ２３．１７７ ３８７．２８２ ３０．６１４ ５．７５４ １．４８６
２０ ２３．１８４ ３８５．５５３ ３０．４２４ ６．５９２ １．７１０
２１ ２３．０５９ ４２０．２６２ ３０．４８７ ６．３０３ １．５００
２２ ２２．９９９ ４３７．８５２ ３０．４６３ ６．４１１ １．４６４
２３ ２３．１９７ ３８２．０８３ ３０．６６８ ５．５３８ １．４４９
２４ ２３．３６０ ３４１．３１３ ３０．５６２ ５．９７３ １．７５０
２５ ２３．１９８ ３８１．７０９ ３０．６５４ ５．５９２ １．４６５
２６ ２３．０３４ ４２７．５９０ ３０．７１０ ５．３７４ １．２５７
２７ ２３．１７９ ３８６．７７２ ３０．６０６ ５．７８９ １．４９７
２８ ２３．３５１ ３４３．５９４ ３０．９１１ ４．６５６ １．３５５
２９ ２３．２４９ ３６８．５３８ ３０．４３０ ６．５６２ １．７８１
Ｍｅａｎ ２３．１２９ ４０２．０８５ ３０．５２４ ６．１７１ １．５４１

３．３　Ｕｎｃｅｒｔａｉｎｔｙｏｆｍｅａｓｕｒｅｍｅｎｔ　Ｔｈｅｕｎｃｅｒｔａｉｎｔｙｏｆｍｅａｓ
ｕｒｅｍｅｎｔｉｓｃａｌｃｕｌａｔｅｄａｓｆｏｌｌｏｗｓ：

Ｕ＝２× ０．０４８１２×（０．１８２９×Ｃ）槡
２

Ｉｔｗａｓｃａｌｃｕｌａｔｅｄｔｈａｔｔｈｅｕｎｃｅｒｔａｉｎｔｙｏｆｍｅａｓｕｒｅｍｅｎｔｏｆ
ＭＯＮ８８０１７ｂｙ２９ｔｉｍｅｓｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅａｎａｌｙｓｉｓｗａｓ０．０９６，ｌｅｓｓｔｈａｎ
１０％，ａｎｄｔｈｅｍｅａｓｕｒｅｍｅｎｔｖａｌｕｅｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｒａｎｇｅｗａｓｎａｒｒｏｗ
［（１．５４±０．０９６）％］，ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇｔｈａｔｔｈｅｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅａｎａｌｙｓｉｓ
ｍｅｔｈｏｄ ｃｏｕｌｄ ｗｅｌｌｄｅｔｅｃｔｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃａｌｌｙ ｍｏｄｉｆｉｅｄ ｍａｉｚｅ
ＭＯＮ８８０１７．

４　Ｄｉｓｃｕｓｓｉｏｎｓ
Ｃｈｉｎａｃｕｒｒｅｎｔｌｙｉｍｐｌｅｍｅｎｔｓｚｅｒｏｔｏｌｅｒａｎｃｅｑｕａｌｉｔａｔｉｖｅｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ
ｓｙｓｔｅｍｏｎｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃａｌｌｙｍｏｄｉｆｉｅｄａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌｐｒｏｄｕｃｔｓ，ａｎｄｔｈｉｓ
ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｓｙｓｔｅｍｌａｃｋｓｓｕｆｆｉｃｉｅｎｔｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃｉｔｙ，ｗｈｉｃｈｉｓｎｏｔｃｏｎ
ｄｕｃｉｖｅｔｏｔｈｅｈｅａｌｔｈｙｉｎｄｕｓｔｒｉａｌｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｏｆｇｅｎｅｔｉｃａｌｌｙｍｏｄｉｆｉｅｄ
ｏｒｇａｎｉｓｍｓ．ＥｕｒｏｐｅａｎＵｎｉｏｎ（ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｔｈｒｅｓｈｏｌｄｏｆ０．９％），
Ｊａｐａｎ（５％）ａｎｄＳｏｕｔｈＫｏｒｅａ（３％）ａｄｏｐｔａｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｌａｂｅｌｉｎｇ
ｓｙｓｔｅｍ［１３－１４］，ａｎｄｏｎｌｙｗｈｅｎｔｈｅＧＭＯｃｏｎｔｅｎｔｉｎｔｈｅｐｒｏｄｕｃｔｉｓ
ｈｉｇｈｅｒｔｈａｎｔｈｅｔｈｒｅｓｈｏｌｄｖａｌｕｅｗｉｌｌｔｈｅｒｅｂｅａｎｅｅｄｔｏｉｄｅｎｔｉｆｙｔｈｅ
ＧＭＯｃｏｎｔｅｎｔ．

ＴｈｅｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｔｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅＰＣＲｍｅｔｈｏｄｉｓｍａｉｎｌｙｕｓｅｄｆｏｒ

ｔｈｅｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆｇｅｎｅｔｉｃａｌｌｙｍｏｄｉｆｉｅｄｃｏｍ
ｐｏｎｅｎｔｓ．ＢａｓｅｄｏｎｔｈｅｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅＰＣＲｐｒｉｎｃｉｐｌｅ，ｔｈｉｓｐａｐｅｒｄｅ
ｓｉｇｎｅｄｔｈｅｐｒｉｍｅｒｓａｎｄｐｒｏｂｅｓｆｏｒｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆｇｅｎｅｔｉｃａｌ
ｌｙｍｏｄｉｆｉｅｄｍａｉｚｅＭＯＮ８８０１７，ａｎｄｅｓｔａｂｌｉｓｈｅｄａｒｅａｌｔｉｍｅｑｕａｎｔｉ
ｔａｔｉｖｅＰＣＲｄｅｔｅｃｔｉｏｎｍｅｔｈｏｄｗｉｔｈｈｉｇｈｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙｆｏｒｇｅｎｅｔｉｃａｌｌｙ
ｍｏｄｉｆｉｅｄｍａｉｚｅＭＯＮ８８０１７．Ｆｒｏｍｔｈｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆｐｒａｃｔｉｃｅ，ｔｈｉｓｐａ
ｐｅｒａｌｓｏｕｓｅｄｔｈｅｄｅｓｉｇｎｅｄｐｒｉｍｅｒｓａｎｄｐｒｏｂｅｓｔｏｆｕｒｔｈｅｒａｎａｌｙｚｅ
ｏｔｈｅｒｇｅｎｅｔｉｃａｌｌｙｍｏｄｉｆｉｅｄｍａｉｚｅｓｔｒａｉｎｓｒｅｓｉｓｔａｎｔｔｏｈｅｒｂｉｃｉｄｅａｎｄ
ｉｎｓｅｃｔ，ｂｕｔｄｉｄｎｏｔｄｅｔｅｃｔｔｈｅＭＯＮ８８０１７ｍｏｌｅｃｕｌａｒｆｒａｇｍｅｎｔ，ｆｕｌｌｙ
ｄｅｍｏｎｓｔｒａｔｉｎｇｔｈａｔｔｈｅｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅａｎａｌｙｓｉｓｍｅｔｈｏｄｆｏｒｇｅｎｅｔｉｃａｌｌｙ
ｍｏｄｉｆｉｅｄｍａｉｚｅＭＯＮ８８０１７ｈａｄｈｉｇｈｓｐｅｃｉｆｉｃｉｔｙ．

Ｉｎｐｒａｃｔｉｃｅ，ｔｈｅＰＣＲａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙｗａｓｉｎｔｈｅｒａｎｇｅ
ｏｆ９０％ ｔｏ１１０％，ｔｈｅａｖｅｒａｇｅｖａｌｕｅｏｆｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇｓｔａｎｄａｒｄ
ｃｕｒｖｅｓｌｏｐｅｗａｓ－３．６ｔｏ－３．１，ａｎｄｔｈｅＣｔｖａｌｕｅｏｆｔｅｓｔｓａｍｐｌｅ
ｗａｓｉｎｔｈｅｒａｎｇｅｏｆ１８ｔｏ３０ｃｙｃｌｅｓ，ｓｏｔｈａｔｔｈｅｒｅｌｉａｂｌｅｍｅａｓｕｒｅ
ｍｅｎｔｒｅｓｕｌｔｓｃｏｕｌｄｂｅｏｂｔａｉｎｅｄ［１５］．ＵｓｉｎｇｔｈｅｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅＰＣＲｄｅ
ｔｅｃｔｉｏｎｍｅｔｈｏｄｆｏｒｇｅｎｅｔｉｃａｌｌｙｍｏｄｉｆｉｅｄｍａｉｚｅＭＯＮ８８０１７，ｔｈｅ
ｓｌｏｐｅｏｆｔｈｅｓｔａｎｄａｒｄｃｕｒｖｅｐｒｅｐａｒｅｄｗａｓ－３．５７，ｔｈｅａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ
ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙｗａｓ９０．５６％ ａｎｄｔｈｅｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔＲ２ ｗａｓ
０．９８３．Ｔｈｅｄｅｔｅｃｔｉｏｎｒｅｓｕｌｔｓ（１．５４％）ｏｂｔａｉｎｅｄｂｙｔｈｉｓｓｔａｎｄａｒｄ
ｃｕｒｖｅｗｅｒｅｃｌｏｓｅｔｏｔｈｅｔｒｕｅｖａｌｕｅ（１．５０％）ｏｆＭＯＮ８８０１７ｃｏｎｔｅｎｔ

７５ＪｕｎＳＯＮＧｅｔａｌ．ＡＲｅａｌｔｉｍｅＦｌｕｏｒｅｓｃｅｎｔＱｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅＰＣＲＭｅｔｈｏｄｆｏｒＤｅｔｅｃｔｉｏｎｏｆＧｅｎｅｔｉｃａｌｌｙＭｏｄｉｆｉｅｄＭａｉｚｅＭＯＮ８８０１７



ｉｎｓａｍｐｌｅ．
Ｔｈｅｒｅｌａｔｉｖｅｄｅｖｉａｔｉｏｎ（２．７％）ｂｅｔｗｅｅｎｔｈｅｍｅａｓｕｒｅｄｖａｌｕｅ

ａｎｄｔｈｅｔｒｕｅｖａｌｕｅｗａｓｌｅｓｓｔｈａｎ１０％，ａｎｄｔｈｅｒｅｃｏｖｅｒｙｒａｔｅｏｆｔｅｓｔ
ｓａｍｐｌｅｗａｓ１００％，ｆｕｌｌｙｓｕｇｇｅｓｔｉｎｇｔｈａｔｔｈｅｍｅａｓｕｒｅｍｅｎｔｒｅｓｕｌｔｓｏｆ
ｔｈｅｐｒｅｓｅｎｔｍｅｔｈｏｄｈａｄｈｉｇｈａｃｃｕｒａｃｙａｎｄｇｏｏｄｒｅｐｒｏｄｕｃｉｂｉｌｉｔｙ．Ａｔ
ｔｈｅｈｉｇｈｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅｌｅｖｅｌ（９７．５％），ｔｈｅｍｅｔｈｏｄｅｓｔａｂｌｉｓｈｅｄｉｎ
ｔｈｉｓｐａｐｅｒｃｏｕｌｄｄｅｔｅｃｔ５ｃｏｐｉｅｓＭＯＮ８８０１７ｍｏｌｅｃｕｌａｒｆｒａｇｍｅｎｔｓ，
ｗｉｔｈｔｈｅｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙｍｕｃｈｈｉｇｈｅｒｔｈａｎｔｈａｔｏｆ１７ｔｏ３０ｃｏｐｉｅｓｒｅｐｏｒ
ｔｅｄｂｙＹｕａｎＬｅｉｅｔａｌ．［１０］，ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇｔｈａｔｔｈｉｓｍｅｔｈｏｄｈａｄｈｉｇｈ
ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ．

Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌｌｙ，１ｃｏｐｙＤＮＡｍｏｌｅｃｕｌｅｃｏｕｌｄｂｅｄｅｔｅｃｔｅｄｂｙ
ＰＣＲ，ｂｕｔｉｎｐｒａｃｔｉｃｅ，ｄｕｅｔｏｌｏｗｕｎｉｆｏｒｍｉｔｙｏｆＤＮＡｍａｃｒｏｍｏｌｅ
ｃｕｌｅｓｏｌｕｔｉｏｎ，ｔｒａｃｅｌｉｑｕｉｄｔｒａｎｓｆｅｒａｎｄｏｔｈｅｒｐｒｏｂｌｅｍｓ，５ｃｏｐｉｅｓ
ＭＯＮ８８０１７ｍｏｌｅｃｕｌａｒｆｒａｇｍｅｎｔｓｃｏｕｌｄｎｏｔｂｅｄｅｔｅｃｔｅｄａｔｔｈｅ１００％
ｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅｌｅｖｅｌｉｎｔｈｅｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ．Ｂｙｒｅｐｅａｔｅｄｍｅａｓｕｒｅｍｅｎｔｓｏｆ
ｔｈｅｓａｍｅｓａｍｐｌｅ２９ｔｉｍｅｓ，ｔｈｅｍｅａｓｕｒｅｄｖａｌｕｅｗａｓ１．２４％ ｔｏ
１．８６％，ａｎｄｔｈｅｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｏｆｖａｒｉａｔｉｏｎｗａｓ０．１，ｓｈｏｗｉｎｇｔｈａｔｔｈｅ
ｍｅａｓｕｒｅｍｅｎｔｂｙｔｈｉｓｍｅｔｈｏｄｈａｄｈｉｇｈｐｒｅｃｉｓｉｏｎ．

Ｔｈｅｕｎｃｅｒｔａｉｎｔｙｏｆｍｅａｓｕｒｅｍｅｎｔｉｓａｐａｒａｍｅｔｅｒａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈ
ｍｅａｓｕｒｅｍｅｎｔｒｅｓｕｌｔｓ，ｆｏｒｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚｉｎｇｔｈｅｄｉｓｐｅｒｓｉｂｉｌｉｔｙｏｆｔｈｅ
ｍｅａｓｕｒｅｄｖａｌｕｅｓ［１６］．Ｔｈｅｕｎｃｅｒｔａｉｎｔｙｏｆｍｅａｓｕｒｅｍｅｎｔ（Ｕ）ｗａｓ
０．０９６，ｌｅｓｓｔｈａｎ１０％，ａｎｄｔｈｅｍｅａｓｕｒｅｄｖａｌｕｅｗａｓ１．３４％ ｔｏ
１．６４％，ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇｔｈａｔｔｈｅｄｅｔｅｃｔｉｏｎｑｕａｌｉｔｙｏｆｔｈｉｓｍｅｔｈｏｄｗａｓ
ｈｉｇｈ．Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅ，ｔｈｅｒｅａｌｔｉｍｅｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅＰＣＲａｎａｌｙｓｉｓｍｅｔｈｏｄ
ｆｏｒｇｅｎｅｔｉｃａｌｌｙｍｏｄｉｆｉｅｄｍａｉｚｅＭＯＮ８８０１７ｗａｓａｈｉｇｈｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ
ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅａｎａｌｙｓｉｓｔｅｃｈｎｉｑｕｅｆｏｒｇｅｎｅｔｉｃａｌｌｙｍｏｄｉｆｉｅｄｏｒｇａｎｉｓｍｓ
ａｎｄｐｒｏｄｕｃｔｓ，ｗｈｉｃｈｃｏｕｌｄｐｒｏｖｉｄｅｇｏｏｄｔｅｃｈｎｉｃａｌｓｕｐｐｏｒｔｆｏｒｔｈｅ
ｓａｆｅｔｙｓｕｐｅｒｖｉｓｉｏｎｏｆｇｅｎｅｔｉｃａｌｌｙｍｏｄｉｆｉｅｄｏｒｇａｎｉｓｍｓｉｎＣｈｉｎａ．

Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ
［１］ＳＯＮＧＪ，ＬＥＩＳＲ，ＧＵＯＬＡ，ｅｔａｌ．Ｕｎｃｅｒｔａｉｎｔｙｉｎｍｅａｓｕｒｉｎｇｆｌａｎｋｉｎｇ
ｆｒａｇｍｅｎｔｓｏｆｇｅｎｅｔｉｃａｌｌｙｍｏｄｉｆｉｅｄｍａｉｚｅ，ｅｖｅｎｔＮＫ６０３，ｂｙｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｒｅ
ａｌｔｉｍｅＰＣＲ［Ｊ］．ＳｏｕｔｈｗｅｓｔＣｈｉｎａＪｏｕｒｎａｌｏｆＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ，２０１３，
２６（５）：１７６９－１７７３．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）．

［２］ＴｈｅＥｕｒｏｐｅａｎＣｏｍｍｉｓｓｉｏｎ．ＣＯＭＭＩＳＳＩＯＮＩＭＰＬＥＭＥＮＴＩＮＧＧＥＣＩＳＩＯＮ
ｏｆ１３Ｊｕｎｅ２０１３：ａｍｅｎｄｉｎｇｉｍｐｌｅｍｅｎｔｉｎｇｄｅｃｉｓｉｏｎ２０１１／８８４／ＥＵｏｎｅｍｅｒ
ｇｅｎｃｙｍｅａｓｕｒｅｓｒｅｇａｒｄｉｎｇｕｎａｕｔｈｏｒｉｚｅｄｇｅｎｅｔｉｃａｌｌｙｍｏｄｉｆｉｅｄｒｉｃｅｉｎｒｉｃｅ
ｐｒｏｄｕｃｔｓｏｒｉｇｉｎａｔｉｎｇｆｒｏｍＣｈｉｎａ．ＯｆｆｉｃｉａｌＪｏｕｒｎａｌｏｆｔｈｅＥｕｒｏｐｅａｎＵｎｉｏｎ，
１４．６．２０１３．

［３］ＤＥＮＧＰＪ，ＹＡＮＧＤＹ，ＬＩＢＬ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｔｈｅｏｒｙｓｔｕｄｙｏｎｍａｔｈｅｍａｔｉｃａｌ
ｅｑｕａｔｉｏｎｏｆＧＭｃｏｍｐｏｎｅｎｔｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅａｎａｌｙｓｉｓｂｙｒｅａｌｔｉｍｅｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅ
ＰＣＲ［Ｊ］．ＣｈｉｎｅｓｅＪｏｕｒｎａｌｏｆＨｅａｌｔｈＬａｂｏｒａｔｏｒｙＴｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２００５，１５
（７）：７６９－７７２（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）．

［４］ＳＯＮＧＪ，ＬＥＩＳＲ，ＧＵＯＬＡ，ｅｔａｌ．Ｕｎｃｅｒｔａｉｎｔｙｉｎｍｅａｓｕｒｉｎｇｆｌａｎｋｉｎｇ
ｆｒａｇｍｅｎｔｓｏｆｇｅｎｅｔｉｃａｌｌｙｍｏｄｉｆｉｅｄｍａｉｚｅ，ｅｖｅｎｔＭＯＮ８６３，ｂｙｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ
ｒｅａｌｔｉｍｅＰＣＲ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＭａｉｚｅＳｃｉｅｎｃｅｓ，２０１２，２０（５）：４５－４９．
（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）．

［５］ＷＡＮＧＤ，ＳＯＮＧＪ，ＧＵＯＬＡ，ｅｔａｌ．Ｕｎｃｅｒｔａｉｎｔｙｏｆｍｅａｓｕｒｉｎｇｃｏｎｔｅｎｔｏｆ
ＣａＭＶ３５Ｓｐｒｏｍｏｔｏｒｉｎｇｅｎｅｔｉｃａｌｌｙｍｏｄｉｆｉｅｄｓｏｙｂｅａｎ（ＧＴＳ４０３２）ｓａｍｐｌｅｓ
ｂｙｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｒｅａｌｔｉｍｅＰＣＲ［Ｊ］．ＳｏｕｔｈｗｅｓｔＣｈｉｎａＪｏｕｒｎａｌｏｆＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒ
ａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ，２０１４，２７（１）：４０－４５．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）．

［６］ＳＯＮＧＪ，ＬＥＩＳＲ，ＬＩＵＹ，ｅｔａｌ．Ｅｓｔａｂｌｉｓｈｍｅｎｔｏｆｅｖｅｎｔｓｐｅｃｉｆｉｃｑｕａｎｔｉｔａ
ｔｉｖｅＰＣＲｏｆｇｅｎｅｔｉｃａｌｌｙｍｏｄｉｆｉｅｄｍａｉｚｅ（Ｚｅａｍａｙｓ）ｅｖｅｎｔＭＯＮ８６３［Ｊ］．
ＨｕｂｅｉＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ，２０１１，５０（２４）：５２５０－５２５３．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）．

［７］ＳＯＮＧＪ，ＬＥＩＳＲ，ＬＩＵＹ，ｅｔａｌ．Ｅｓｔａｂｌｉｓｈｍｅｎｔｏｆｅｖｅｎｔｓｐｅｃｉｆｉｃｑｕａｎｔｉｔａ
ｔｉｖｅＰＣＲｏｆｇｅｎｅｔｉｃａｌｌｙｍｏｄｉｆｉｅｄｍａｉｚｅ（Ｚｅａｍａｙｓ）ｅｖｅｎｔＮＫ６０３［Ｊ］．Ｌｅｔ
ｔｅｒｓｉｎＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１２，２３（２）：２３８－２４１．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）．

［８］ＥＦＳＡＰａｎｅｌｏｎＧｅｎｅｔｉｃａｌｌｙＭｏｄｉｆｉｅｄＯｒｇａｎｉｓｍｓ（ＧＭＯ）．ＳｃｉｅｎｔｉｆｉｃＯｐｉｎ
ｉｏｎｏｎａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ（ＥＦＳＡＧＭＯＣＺ２００８５４）ｆｏｒｐｌａｃｉｎｇｏｎｔｈｅｍａｒｋｅｔｏｆ
ｇｅｎｅｔｉｃａｌｌｙｍｏｄｉｆｉｅｄｉｎｓｅｃｔｒｅｓｉｓｔａｎｔａｎｄｈｅｒｂｉｃｉｄｅｔｏｌｅｒａｎｔｍａｉｚｅＭＯＮ
８８０１７ｆｏｒｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎｕｎｄｅｒＲｅｇｕｌａｔｉｏｎ（ＥＣ）Ｎｏ１８２９／２００３ｆｒｏｍＭｏｎｓａｎ
ｔｏ［Ｊ］．ＥＦＳＡＪｏｕｒｎａｌ，２０１１，９（１１）：２４２８．

［９］ＱＵＹ，ＷＵＹＨ，ＷＵＧ，ｅｔａｌ．ＥｖｅｎｔｓｐｅｃｉｆｉｃＰＣＲｄｅｔｅｃｔｉｏｎｍｅｔｈｏｄｏｆ
ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃｍａｉｚｅｌｉｎｅＭＯＮ８８０１７ａｎｄｉｔｓｓｔａｎｄａｒｄｉｚａｔｉｏｎ［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌｏｆ
ＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１０，１８（６）：１２０８－１２１４．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）．

［１０］ＹＵＡＮＬ，ＳＵＮＨＷ，ＹＡＮＧＣＬ，ｅｔａｌ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｊｕｎｃｔｉｏｎｓｅｑｕｅｎｃｅｉｎ
ｔｈｅｔｒａｎｓｇｅｎｉｃｍａｉｚｅＭＯＮ８８０１７ａｎｄｔｈｅｍｅｔｈｏｄｓｏｆｑｕａｌｉｔａｔｉｖｅＰＣＲｄｅ
ｔｅｃｔｉｏｎ［Ｊ］．ＡｃｔａＡｇｒｏｎｏｍｉｃａＳｉｎｉｃａ，２０１０，３６（２）：３６１－３６４．（ｉｎ
Ｃｈｉｎｅｓｅ）．

［１１］Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎｏｆｇｅｎｅｔｉｃａｌｌｙｍｏｄｉｆｉｅｄｏｒｇａｎｉｓｍｓａｎｄｄｅｒｉｖｅｄｐｒｏｄｕｃｔｓｑｕａｎｔｉ
ｔａｔｉｖｅＰＣＲｍｅｔｈｏｄｓｂａｓｅｄｏｎＮ／ＧＢ１９４９５．５－２００４［Ｓ］．Ｂｅｉｊｉｎｇ：Ｓｔａｎｄ
ａｒｄｓＰｒｅｓｓｏｆＣｈｉｎａ，２００７．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）．

［１２］ＴＲＡＰＭＡＮＮＳ，ＢＵＲＮＳＭ，ＢＲＯＬＬＨ，ｅｔａｌ．Ｇｕｉｄａｎｃｅｄｏｃｕｍｅｎｔｏｎ
ｍｅａｓｕｒｅｍｅｎｔｕｎｃｅｒｔａｉｎｔｙｆｏｒＧＭＯｔｅｓｔｉｎｇｌａｂｏｒａｔｏｒｉｅｓ［Ｍ］．Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅｆｏｒ
ＲｅｆｅｒｅｎｃｅＭａｔｅｒｉａｌｓａｎｄＭｅａｓｕｒｅｍｅｎｔｓ，ＪｏｉｎｔＲｅｓｅａｒｃｈＣｅｎｔｅｒ，Ｅｕｒｏｐｅ
ａｎＵｎｉｏｎ，ＥＵＲ２２７５６ＥＮ／２－２００９．

［１３］ＪＩＮＦＪ，ＪＩＡＳＲ，ＰＥＮＧＹＦ．Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｌａｂｅｌｉｎｇｐｏｌｉｃｙｏｆｇｅｎｅｔｉｃａｌｌｙ
ｍｏｄｉｆｉｅｄｐｒｏｄｕｃｔｓｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｃｏｕｎｔｒｉｅｓａｎｄｔｅｒｒｉｔｏｒｉｅｓ［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌｏｆ
ＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２００４，１２（１）：１－７．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）．

［１４］ＸＵＬＪ，ＬＩＵＰＬ，ＸＩＯＮＧＰ，ｅｔａｌ．Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌｌａｂｅｌｉｎｇｐｏｌｉｃｉｅｓｆｏｒｇｅ
ｎｅｔｉｃａｌｌｙｍｏｄｉｆｉｅｄａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌｐｒｏｄｕｃｔｓ［Ｊ］．ＥｎｔｏｍｏｌｏｇｉｃａｌＪｏｕｒｎａｌｏｆ
ＥａｓｔＣｈｉｎａ，２０１４，２３（３）：３０１－３０４．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）．

［１５］ＳＯＮＧＪ，ＬＥＩＳＲ，ＬＩＵＹ，ｅｔａｌ．Ｕｎｃｅｒｔａｉｎｔｙｉｎｍｅａｓｕｒｉｎｇｃｏｎｓｔｒｕｃｔｓｐｅ
ｃｉｆｉｃｆｒａｇｍｅｎｔｓｏｆｇｅｎｅｔｉｃａｌｌｙｍｏｄｉｆｉｅｄｍａｉｚｅＭＯＮ８６３ｂｙｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｒｅａｌ
ｔｉｍｅＰＣＲ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＡｎｈｕｉＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ，２０１１，３９（３３）：
２０３１２－２０３１５．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）．

［１６］ＹＵＮ，ＧＡＮＭ，ＣＨＡＮＸＭ，ｅｔａｌ．Ｕｎｃｅｒｔａｉｎｔｉｅｓｏｆｍｅａｓｕｒｅｍｅｎｔｉｎ
ＨＢＶＤＮＡｑｕａｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｂｙＦＱＰＣＲ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＴｒｏｐｉｃａｌＭｅｄｉｃｉｎｅ，
２００７，７（４）：３１０－３１４．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）

欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁

．

（Ｆｒｏｍｐａｇｅ５２）
［１８］ＹＵＡＮＪＬ，ＱＩＵＰＦ，ＤＩＮＧＭＺ，ｅｔａｌ．ＥｆｆｅｃｔｓｏｆＢｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒｏｎｔｏｂａｃｃｏ

ｙｉｅｌｄａｎｄｅｃｏｎｏｍｉｃｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓｉｎｔｈｅｍａｉｎｔｏｂａｃｃｏｐｌａｎｔｉｎｇｓｏｉｌｓｉｎＳｉ
ｃｈｕａｎ［Ｊ］．ＳｏｕｔｈｗｅｓｔＣｈｉｎａＪｏｕｒｎａｌｏｆＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ，２００１，１４
（ｚ１）：３８－４０．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）．

［１９］ＸＵＡＤ，ＤＵＧＷ，ＬＩＵＨＢ，ｅｔａｌ．Ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎｏｆｆａｃｔｏｒｓｃｏｎｔｒｏｌｌｉｎｇ
ｓｍｏｋｉｎｇｑｕａｌｉｔｙｏｆｆｌｕｅｃｕｒｅｄｔｏｂａｃｃｏｕｓｉｎｇＣＡＲＴｍｏｄｅｌｓ［Ｊ］．Ｓｏｕｔｈ
ｗｅｓｔＣｈｉｎａＪｏｕｒｎａｌｏｆＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ，２０１３，２６（４）：１３５６－
１３６１．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）．

［２０］ＤＯＮＧＹＳ，ＹＵＳＷ，ＬＩＧＺ，ｅｔａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｓｏｆｓｌｏｗｒｅｌｅａｓｅｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒｓｏｎ
ｙｉｅｌｄａｎｄｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙｏｆｔｒａｎｓｐｌａｎｔｅｄｒａｐｅｓｅｅｄａｆｔｅｒｔｏ
ｂａｃｃｏ［Ｊ］．ＳｏｕｔｈｗｅｓｔＣｈｉｎａＪｏｕｒｎａｌｏｆＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ，２０１６，２９
（１０）：２４１１－２４１５．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）．

［２１］ＣＨＥＮＧＣＸ，ＹＡＮＨ，ＹＩＮＸＳ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅａｂｕｎｄａｎｃｅａｎｄｄｅｆｉｃｉｅｎｃｙ
ｅｖａｌｕａｔｉｏｎｏｆｓｏｉｌａｖａｉｌａｂｌｅＢａｎｄＺｎｉｎＢａｏｓｈａｎｔｏｂａｃｃｏｇｒｏｗｉｎｇａｒｅａｓ
［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＹｕｎｎａｎＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，２０１５，３０（５）：８０４－
８０９．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）．

８５ ＡｓｉａｎＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＲｅｓｅａｒｃｈ ２０１７


