
601Charakterystyka i zastosowanie ssr oraz issr w  badaniach genomów roślinnych

wiele zalet w porównaniu do innych markerów sto-
sowanych w badaniach genetycznych. Charakteryzu-
ją się one wysokim polimorfizmem i dużą częstością 
występowania. Niniejszy przegląd przedstawia cechy 
i zastosowanie markerów SSR i ISSR w badaniach ge-
nomów roślinnych. 

satelitarne i obszary znajdujące się między nimi oka-
zały się ważnym źródłem markerów DNA i były z po-
wodzeniem stosowane przy badaniach genetycznego 
zróżnicowania, mapowaniu genomów, selekcji cech 
pożądanych w rolnictwie oraz przy rozróżnianiu ge-
notypów. Markery SSR (ang simple sequence repeat) 
i ISSR (ang. inter simple sequence repeat) wykazują 
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Summary

In plant investigations, DNA based markers are 
suitable tools for detailed genetic analysis, gene 
mapping and estimation of genetic diversity. Micro-
satellites and regions between them are important 
source of DNA markers and have been successfully 
applied for detection of genetic diversity, genome 
mapping, marker assisted selection of agronomically 

important traits and genotype differentiation. Simple 
sequence repeat (SSR) and inter simple sequence 
repeat (ISSR) markers have many advantages for 
genetic studies over other markers. They are highly 
polymorphic and abundant. This review aimed to 
characterize and present possible applications of 
SSR and ISSR in plant genome research.
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