
·专题综述· 北方园艺 2007(10):44～ 50

第一作者简介:高佳(1983-),女 ,果树学硕士 ,研究方向:果树种质

资源遗传育种。

通讯作者:汤浩茹。

基金项目:国家自然科学基金资助项目(30671454);教育部新世纪

优秀人才支持计划资助项目(NCET-04-0905);高等学校全国百篇

优秀博士学位论文作者专项基金资助项目(200253);四川省重点

实验室专项(2006ZD004)。

收稿日期:2007-06-25

果 树 分 子 遗 传 图 谱 研 究 进 展

高 　佳 , 汤 浩茹 , 董晓莉 , 罗 　娅
(四川农业大学林学园艺学院,四川 雅安 625014)

　　摘　要:概述了果树分子遗传图谱构建的理论基础 、一般程序和方法 ,针对作图群体类型 、群

体大小的确定 、分子标记技术的选择和偏分离标记位点的处理等问题进行了讨论。介绍了质量

和数量性状基因位点定位 、基因组比较作图 、标记辅助选择育种和基因定位克隆技术在果树分子

遗传图谱上的应用及其所构建的分子遗传图谱 ,指出了今后果树分子遗传图谱研究的重点。
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　　果树是一类重要的经济作物 ,在世界农业生产中占

据着十分重要的地位。随着社会经济的发展和人们生

活水平的提高 ,果树生产对品种的要求越来越高。由于

大多数果树为多年生木本植物 ,其童期长 ,遗传背景复

杂等 ,致使果树优良种质的鉴定和品种的遗传改良较为

困难。近年来 ,随着多种遗传标记技术的研究和发展 ,

构建与重要农艺性状紧密连锁的遗传图谱(genetic

map),为果树优良种质的鉴定 、筛选和克隆以及优良新

品种的培育提供了新的技术手段。遗传图谱又称为遗

传连锁图谱(genetic linkage map),是指通过遗传重组所

得到的基因在染色体上的线性排列图[ 1] 。绘制遗传图

谱的方法虽然很多 ,但是在 DNA多态性技术未开发前 ,

由于可利用的遗传标记较少 ,因而绘制的遗传图谱很

少。随着 DNA多态性技术的开发 ,可利用的遗传标记

迅速扩增。以 DNA多态性标记所构建的遗传图谱称为

分子遗传图谱。根据查阅国内外大量文献 ,结合自身工

作实际 ,对果树分子遗传图谱构建的理论基础 、一般程

序和方法以及所取得的成果作以概述 ,以期为该领域的

研究提供参考。

1　果树分子遗传图谱的构建
1.1　构建果树分子遗传图谱的理论基础

多数植物分子遗传图谱的构建是以连锁遗传中染

色体的交换与重组为基础 ,通过连续多次两点或三点测

验等方法计算出交换值 ,确定位于同一染色体基因的相

对位置和距离 ,绘成连锁遗传图。果树为多年生木本和

藤本植物 ,其个体寿命长 ,且多数为异交植物 ,基因组高

度杂合 ,因而很难通过杂交获得纯系 ,难以进行大批量

的测交试验 ,使得遗传图谱的构建一度陷入困境中。针

对这种情况 , Weeden等[ 2] 提出“双假测交”(double-

pseudotest cross)理论 ,将两个杂合体双亲均看作回交一

代(BC1)群体 ,并视对方为测交隐性亲本。因为两亲本

杂交得到的F1代群体遗传位点已经产生分离重组 ,一些

分别包括了双亲特有遗传标记的位点 ,对亲本而言为纯

合型 ,在F1代群体中呈 1∶1分离 ,相当于“测交” ,可用

于构建两亲本的分子连锁图;另一些仅发生在双亲共有

标记上的位点 ,对亲本而言为杂合型 ,在 F1代群体中呈

3∶1分离 ,可用于构建两亲本共同的分子连锁图 ,并可

用于判断双亲间的同源连锁群。通过“双假测交”法 ,

Hemmat等[ 3]和 Yamamoto等[ 4]已构建了多种果树的分

子遗传图谱。不仅如此 ,目前多数木本植物所构建的分

子遗传图谱也都采用“双假测交”法[ 5] 。

1.2　构建果树分子遗传连锁图谱的一般程序和方法

遗传图谱的构建一般要经过作图群体的创建 、筛选

分离标记和遗传标记连锁分析等三个步骤。在遗传图

谱构建中 ,作图群体类型及大小、遗传标记的选择和分

离标记的处理等是影响图谱质量的重要因素。

1.2.1　杂交亲本的选择　杂交亲本的选择将直接影响

到构建分子遗传图谱的难易和所构建图谱的适用范

围
[ 6]
。根据不同的研究目的和不同的物种 ,选取的杂交

亲本不同。考虑亲本间多态性差异与可育性的同时 ,应

尽量选取亲缘关系相对较远、遗传差异性大和分子标记

多态性强的材料作为杂交亲本。同时 ,也可选用几个不

同的组合分别进行遗传作图 ,以达到相互弥补的目

的[ 7] 。就目前已构建的图谱来看 ,如果以筛选优良性状

为目的开展基因定位和克隆 ,多采用表型 、性状或抗逆
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性上具有显著差异的品种进行杂交 ,如 Hurtado 等[ 8]利

用抗洋李痘疱病毒(PPV)性状差异明显的两个栽培品种

`Goldrich'和`Valerciano' 构建了杏的分子遗传图谱 ,并

进行了基因定位;如果以研究进化关系和比较种间遗传

差异为目的 ,主要用于比较作图 ,则可采用不同种间或

属间具有代表性的果树种类进行构图 ,如 Lambert等[ 9]

采用李属中几个不同的种进行了比较作图 ,并讨论了它

们之间的亲缘关系。

1.2.2　作图群体类型的特点及选取　目前常用于构建

果树分子遗传图谱的作图群体有 F1群体 、F2群体和回交

(BC1)群体等。F1群体适合于杂合度较高的树种 ,建群

时间短 ,且能够同时对双亲作图 ,具有永久性。F2群体

适合于杂合度低的树种 ,建群时间长 ,要求两亲本在许

多位点上差异较大。BC1群体与 F2群体相似 ,与之不同

的是它具有永久性 ,但可检测的位点数较少 ,数据统计

分析及作图相对较简单。对于不同的果树种类 ,根据其

生物学特性不同 ,选取的作图群体不同。目前所构建的

图谱中 ,对于同一物种不同学者采用的作图群体不同 ,

在选择群体类型时一些研究者并没有考虑群体类型是

否适合。由此 ,万怡震等
[ 10]
提出 ,苹果和梨等基因组高

度杂合 、自花不结实的树种 ,选取 F1群体作为作图群体

能保证图谱准确性;但像桃和葡萄等自花结实率高的树

种 ,其杂交F1代目标性状分离可能偏离 1∶1 ,最好采用

BC1或 F2代群体进行构图。

1.2.3　群体大小的确定　Zamir[ 11]早在 1986年就指出 ,

衡量图谱质量的标准并不仅以标记数目为准 ,因为一定

的作图群体大小只能建成一定饱和度的图谱。同时 ,作

图群体样本容量大小决定了从随机分离结果中可辨别

的最大图距和两个标记间检测到重组的最小图距。因

此 ,作图群体大小的选取对于构建高饱和的遗传图谱十

分重要。目前 ,用于果树分子遗传图谱构建的作图群体

数目多在 50 ～ 100株之间 ,而构建框架图群体个数不应

小于 150单株
[ 12]
,当需要检测到的重组分数(recombina-

tion f raction)达到 0.3 , LOD值为 3.0时 ,需要的个体数

在300个以上
[ 13]
。在实际构图中发现 ,由于作图群体较

小 ,致使一些标记的图位相同 ,不能分辨相距很近的标

记(<1.3 cM)之间的距离
[ 14]
。因此 ,为增加图谱的饱和

度和准确性 ,应尽量构建较大的作图群体。但一味增大

作图群体数目 ,势必会增加试验工作量和作图成本 ,对

于植株高大的果树而言难度较大 ,这也是目前果树遗传

图谱构建所要解决的问题之一。

1.2.4　分子标记的选用　分子标记的发展日新月异 ,种

类繁多。目前在果树分子遗传图谱构建中应用较多的

有 RFLP 、RAPD、AFLP 、SSR、ISSR、SCAR 和 CAPS

等[ 10 ,15] 。相比较而言 ,应用较为简便的有 RAPD和

ISSR ,而构图效果较好的有 RFLP 、AFLP 和 SSR。

AFLP标记既能检测酶切位点不同形成的多态性 ,又能

检测随机选择碱基形成的多态性 ,分辨率高 ,扩增位点

多 ,检出率高[ 16] 。但 AFLP 标记同 RAPD标记一样 ,为

显性标记 ,不能区分基因组的纯合型和杂合型。SSR标

记与 RFLP 标记同样具有较高的多态性和准确性 ,为共

显性 ,但需要设计特异性引物 ,限制了它们的广泛应用。

此外 ,不少学者研究发现 ,果树不同种或近缘种可以共

享某些 SSR引物。Hemmat等[ 17] 和 Dyk等[ 18] 就成功利

用已构建的苹果 SSR 引物对梨品种进行作图。

Yamamoto等[ 4] 还将从苹果 、梨 、桃和樱桃不同品种中构

建的 SSR引物共同用于构建梨遗传图谱 ,并以此为基础

探讨了蔷薇科植物之间的关系。总体说来 ,直接来自于

基因表达序列 、在不同遗传背景下可进行信息传输 、可

检测复等位以及简单和高效的共显性标记才是最理想

的分子标记
[ 19]
。在实际作图中 ,不少学者选用了多种标

记技术并结合传统的形态学和同工酶标记进行联合作

图 ,大大增加了图谱的饱和度和真实性。另外 ,尹佟明

等
[ 20]
提出 ,为解决林木由于其杂交组合特异性的遗传信

息在实际育种程序应用中的局限性 ,应利用与性状表达

有关的基因本身发展的分子标记。同时 ,他们还指出 ,

EST 标记可作为遗传图谱标记及在不同群体中获得

QTL信息比较的桥梁 ,并在林木中已得到了应用。有关

这方面在果树上的应用还未见报道。事实上采用一些

简单的随机标记进行初步分析 ,然后将随机标记与 QTL

间的连锁转化为 SSR或 EST 标记等与相应 QTL 间的

连锁分析也是一种较为有效的方法 ,在梨[ 21] 和葡萄[ 22]

上等也得到了应用。

1.2.5　偏分离标记位点的处理　根据各自试验情况选

取合适的分子标记技术后 ,通常是对亲本和群体材料进

行单株 DNA分子标记的多态性分析 ,统计分子标记位

点的分离比例 ,然后通过χ2检验标记的分离与偏离孟德

尔分离比例的符合程度。

在众多植物分子遗传图谱构建中 ,分子标记位点的

分离都出现了三种情况:孟德尔分离 、偏孟德尔分离和

异常分离。呈孟德尔分离的标记是利用的主要类型 ,而

呈偏孟德尔分离和异常分离的标记 ,不同学者持不同观

点。根据目前的研究普遍认为 ,造成偏孟德尔分离的主

要原因有:染色体在杂交过程中存在结构重排 、缺失 、插

入和突变
[ 23]
;单个亲本细胞质基因组的细微影响

[ 24]
;杂

种中有配子选择或隐性纯合致死等位基因的存在
[ 25]
;非

等位位点的共带现象(Co-migrating bands),尤其对

RAPD和 AFLP等高产标记系统更是如此
[ 26]
;研究群体

偏小 ,使统计结果偏离真实值
[ 27]
;或与研究材料有关 ,如

中间杂种比种内杂种的偏分离比例大等
[ 28]
。异常分离

中非双亲扩增带来源于不同长度的等位核苷酸序列之

间形成的异源双链体
[ 29]
或配子形成过程中染色体不等
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价交换产生的新序列[ 30] 。

对于偏分离标记位点的处理 ,Tulsieramd 等[ 31] 、Ra-

japakse等[ 32] 、孙文英等[ 6] 和房经贵等[ 30] 均未将偏分离

位点标记添加到分子遗传图谱中。但 Brummer 等[ 33] 、

Kiss等[ 34] 和Davis等[ 35] 则将能够确定的偏分离位点标

记用于所构建的分子遗传图谱中。另外 , Heun 和

Helentgaris还提出 ,判读位点时可把 RAPD标记分为

“质量多态性”(Unambiguous polymorphism)和“数量多

态性”(Quantitative polymorphism),前者指直观的谱带

有/无的多态性 ,后者指谱带强度的多态性 ,即把相同长

度的片段按强度不同而分别统计[ 24] 。但在实际操作中 ,

谱带强弱的判断有很大的主观性 ,难于把握 ,应用较少。

1.2.6　标记间的连锁分析和遗传距离的确定　目前构

建植物遗传连锁图谱的方法除了传统的两点测验和三

点测验外 ,还有两点自交法[ 36] 和三点自交法[ 37] 。这些

方法都是通过分析分离群体内双亲间有多态性遗传标

记的连锁交换情况和趋于协同分离的程度 , 运用

MAPMAKER/EXP3.0、JoinMap2.0、CRI-MAP、MAPQTL3.0

等[ 15] 软件将标记位点间的交换值转换成遗传图矩单

位———厘摩(centi-Morgan , cM)。然后考虑多个标记基

因位点的共分离 ,对标记进行排列 ,形成线性连锁图

谱[ 38] 。

2　果树分子遗传图谱的应用
遗传图谱主要有四个生物学功能:基因定位 、比较

基因组作图 、标记辅助选择育种和基因定位克隆。

2.1　基因定位

控制植物性状的基因表现为质量性状遗传和数量

性状遗传特点。目前应用连锁图谱进行质量性状基因

定位的方法主要有近等位基因系法(Near Isogenic Line ,

NIL)和混合群体分离分析法(Bulked Segregant Analy-

sis ,BSA)。而数量性状基因位点(quantitative t rait loci ,

QTL)分析方法主要包括区间作图法(interval mapping)、

多元回归法(multiple regression)、精细作图法(fine map-

ping)、标记回归法(marker regression)和完整连锁图作

图法(integrited linkage map graphic method)等
[ 15]
。由于

果树很多重要农艺性状并不表现为明显的质量或数量

性状遗传特点 ,在实际研究中常采用多种方法进行混合

分析。

Yamamoto 等
[ 39]
采用共同的 SSR引物将自交不亲

和S 基因定位在日本梨 、欧洲梨和苹果的第 17连锁群

上。Yamamoto等
[ 40]
还利用桃品种`Juseitou' 基于连锁

分析和 DNA标记技术发现新的抗根癌线虫(Meloido-

gyne spp.)基因 ,并成功得到 4个与其抗性基因紧密连

锁的STS标记 ,其中STS-834b标记与M.javanica抗性

基因呈共分离。Yamamoto等[ 41] 根据桃品种`Akame'和

J̀useitou'构建的遗传图谱分析了桃的 13种形态特征 ,

其中 3个与着色相关的性状(果核周围果肉颜色 、花色

和果皮颜色)呈单基因遗传 ,花色和核周围果肉颜色位

于第 4连锁群 ,重组率为 0.13;4个数量性状(开花时间、

成熟时间 、落果时间和果实重量)分别包含了 6 、3、3和4

个位点 ,其中的 12个位于第3和第6连锁群上 ,但第 2、

4 、8和9连锁群上未发现QTLs;另外还获得了几个与果

肉粘度和两种抗根癌线虫(M.incognita和 M.javani-

ca)相连锁的 DNA 标记 ,可作为性状选择的工具。Ter-

akami 等[ 21] 利用日本梨`Kinchaku' 鉴定出抗梨黑星病

(Venturia nashicola)基因 ,命名为 Vnk ,定位于第1连锁

群中部 ,并发现有 6个标记(1个 SSR Hio2c07和 5个

STSs)与Vnk相连锁 ,在连锁群上相距2.4～ 12.4 cM;他

们还从连锁群中通过 BAC克隆分离出一个 SSR CH-

Vf2标记 ,它包含了抗苹果黑星病(Venturia inaequalis)

基因 Vf ,并被定位在`Kinchaku' 图谱的第 1连锁群底

部 ,与 Vnk 基因位于同源连锁群的不同区段。Direle-

wange等
[ 42]
对桃 4个农艺性状(普通桃/油桃 、平/圆果

形 、酸/甜果和花粉不育)进行了定位。Hurtado等
[ 8]
将

PPV基因定位于第 2连锁群上 ,并检测到它由两个共显

性位点控制。Vilanova 等
[ 43]
利用 AFLP 和SSR标记将

抗 PPV基因定位在杏G1连锁群上 ,自交不亲和位点被

定位在 G6连锁群上。Wang 等
[ 44]
利用 BSA 原理及

RFLP标记对酸樱桃 6个数量性状(花期 、果实成熟期、

雌蕊败育率 、花粉萌芽率 、果实重量和果实可溶性固形

物含量)基因进行了定位 ,所构建图谱由 17个连锁群组

成 ,长272.9 cM ,标记间平均距离 4.8 cM ,找到了 11个

与 6个性状有关的QTL(LOD>2.4)。Ballester等[ 45]将

扁桃自交不亲和S基因定位在第 6连锁群底部 ,距离标

记位点 Pgl 15.2 cM。罗素兰等[ 22] 采用 60株 F1代及其

自交或互交得到的 3个 F2代为试材 ,应用 BSA 、RAPD

和 SCAR技术研究了葡萄抗霜霉病基因的分子标记 ,发

现了 RAPD标记OPO06-1500与葡萄抗霜霉病主效基

因(RPv-1)紧密连锁 ,遗传距离为 1.7 cM ,并将该片段克

隆 、测序 ,设计特异性引物 ,转化成了通用的 SCAR标记

SCC06-1500。La等[ 46] 将橄榄 stearoyl-ACP desaturase基

因定位在第4条连锁群上。Cekic等[ 47]采用成对的ISSR

引物组合对欧洲草莓季节性开花位点进行了定位 ,并认

为组合引物比单个引物更能检测草莓的位点多态性。

2.2　基因组比较作图

比较基因组学(comparative genomics)主要是利用

相同的 DNA分子标记在不同物种基因组中的分布特点

来揭示染色体或其片断上的基因及其排列顺序的相同

或相似性 ,并由此对相关物种的基因组结构和起源进行

分析
[ 48]
。比较基因组作图可了解各种植物中更多的和

可供利用的遗传标记 ,有助于种间分子 、遗传和杂交育

种的信息转译
[ 49]
,这对于像果树这种遗传研究较为滞后
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的植物尤为重要。Yamamoto 等[ 39] 利用一些从苹果中

得到的 SSR引物对日本梨和欧洲梨品种所有的连锁群

进行了标记 ,可见梨和苹果基因组之间具有较高的同源

性 ,而且它们的自交不亲和 S位点都位于第 17条连锁

群上。Testolin 等[ 50]以桃基因组克隆做探针用于欧洲酸

樱桃RFLPs的产生 ,发现桃第3连锁群上紧密连锁的两

个 RFLP标记 B4A9HE和 B7A5Z在欧洲酸樱桃上也紧

密连锁。Arus等[ 51] 和Lambert等[ 9] 采用桃 、樱桃 、扁桃

和李的 F2群体及其种内群体的几种组合进行比较作图

发现 ,这些物种基因组之间相似性很高 ,其中杏、桃和扁

桃的分子遗传图谱染色体片段具有较高的同源性 ,证明

其亲缘关系较近。

2.3　标记辅助选择育种

标记辅助选择(marker-assisted selection ,MAS)是利

用饱和的基因组图谱来确定与任一目的基因紧密连锁

的分子标记 ,根据遗传图谱间接选择目的基因。与传统

技术相比 ,MAS可大大降低连锁累赘 、加速目的基因的

转移与利用和提高回交育种的效率。

现今 ,MAS在植物育种中主要应用于杂交亲本的

选择 、杂种实生苗的早期鉴定 、染色体片段去向的追踪 、

遗传转化种的目的基因检测 、雌雄异株果树幼苗的性别

鉴定和多种抗病性状的同时筛选等方面
[ 52]
。Tartarini

等[ 53] 在温室和田间对接种的苹果抗斑点病植株进行比

较 ,发现5%的植株在温室中表现为抗性而田间为易感

型 ,且经 MAS鉴定 ,纯合型植株比杂合型植株抗性高。

Kanzaki等[ 54]利用 BSA 法通过对 128个引物组合筛选

获得了一个与控制柿甜涩性状连锁的 EACC/MCTA-

400标记 ,该标记在完全甜柿中缺失而存在于不完全甜

柿中 ,可用于早期选择。Cheng 等[ 55]用与 Thd-l基因连

锁的 RAPD标记对苹果实生苗进行了果色预测。Dam-

asco 等[ 56] 用SCAR标记对微繁矮生香蕉Caverdish进行

了早期检测。

2.4　基因的定位克隆

基于遗传图谱的基因克隆称为定位克隆(positional

cloning),也叫图位克隆法(map-based cloning),它是根据

饱和基因组图谱 ,找到一个与目的基因紧密连锁的分子

标记 ,并以之为探针筛选大片段基因组文库 ,通过染色

体步移(chromosome walking)或染色体登陆进行基因克

隆和分离的方法。图位克隆的基础是高密度的遗传图

谱和高解析的 QTL定位。这种方法可以在未知基因产

物的条件下分离控制生物质量和数量性状基因。目前

有关这方面在果树上的成功报道较少 ,主要是由于所构

建的多数图谱密度较低 ,定位的 QTL 也难以进行图位

克隆。王彩虹等
[ 57]
首先用BSA法筛选到一个控制苹果

矮化密植柱型性状 Co 基因的 AFLP 标记 ,通过分析发

现 ,该标记在苹果基因组中为单拷贝 ,与 Co 基因位点的

重组率为(3.3±2.3)%。然后将一个与 Co基因连锁较

为紧密的 AFLP标记进行再扩增 ,实现了此标记的克隆

和转化。Ma等[ 58]绘制了一张高密度的番木瓜分子遗传

图谱 ,得到了番木瓜环斑病毒外科蛋白标记(papaya

ringspot cirrus coat protein marker)和控制外形性别

(morphological sex type)及果肉颜色的标记位点 ,并指出

可进行性别基因的定位克隆。

已构建的果树分子遗传图谱表
果树

种类

作图

群体

群体

大小

标记

类型

连锁

群

标记

数量

图谱长

度/ cM

参考

文献

苹果 F1 AFLP ,RAPD, SSR, SCAR 840
1 140

1 450
[ 59]

F1 同工酶,RFLP ,RAPD
24

21

253

156
950 [ 3]

F1 155 RFLP ,RAPD ,同工酶 ,SSR
17

19
[ 60]

梨 F1 81 RAPD
18

22

120

78

768

508
[ 61]

F1 94 AFLP
9

3

28

9

188.6
96.5

[ 6]

F1 AFLP , SSR,同工酶
18

17

226

148

949

926
[ 4]

F1 AFLP , SSR,同工酶 ,形态学
19

20

256

180

1 020

995
[ 39]

桃 F2 RAPD,同工酶,形态学 15 [ 62]

F1 农艺学,同工酶 ,RFLP ,RAPD 11 249 712 [ 42]

F2 270 RAPD形态学 8 [ 63]

F2 71 RFLP ,RAPD ,形态学 8 47 332 [ 32]

F2
SSR ,S TS ,AFLP ,RAPD , ISSR,
形态学

8 178 571 [ 64]

F2 SSR ,形态学 9 92 1 020 [ 41]

F2 133
RAPD ,AFLP , ISS R, RFLP , 形
态学

10 83 960 [ 65]

酸樱桃 F1 RFLP
19

16

126

95

461.6
279.2

[ 66]

小孢子母

细胞愈伤
组织

56 同工酶,RAPD 10 89 503.3 [ 67]

杏 F1 81 AFLP ,RAPD,RFLP , SSR 8 132 511 [ 8]

F2 76 AFLP , SSR,农艺学
7

11

80

211

467.2
602

[ 43]

柑橘 F2 SSR [ 68]

BC1 60 RAPD ,RFLP ,同工酶 9 160 1 192 [ 69]

F2 60 同工酶,蛋白质 ,RFLP 10 46 1 700 [ 70]

BC1 同工酶、RFLP
11

8

52

32

553

314
[ 71]

葡萄 F1 60 RAPD ,形态学 11 89 1 033 [ 72]

F2 58 RAPD ,CAPS ,AFLP , SSR
20

20

153

179

1 199

1 470
[ 73]

番木瓜 RAPD 11 96 999.3 [ 74]

F2 54 AFLP 12 1 501 3 294.2 [ 58]

橄榄 F1 95 RAPD ,AFLP ,RFLP , SSR
22

27

249

236

2 765

2 445
[ 46]

欧洲草莓 BC1 168 ISSR [ 47]

F2 80 RAPD ,同工酶 7 80 445 [ 35]

香蕉 F2 92 同工酶,RFLP ,RAPD 15 90 [ 75]

扁桃 F1 54 RAPD ,SSR ,RFLP ,同工酶
8

8

126

99

415

416
[ 76]

芒果 F1 60 AFLP 15 81 354.1 [ 77]

猕猴桃 F1 SSR ,AFLP
160

115

1 758.5
1 104.1

[ 50]

栗 BC2 形态学,同工酶 ,RFLP ,RAPD 12 179 660.9 [ 78]
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3　果树分子遗传图谱研究成果
果树遗传图谱构建工作始于 20世纪 90年代初 ,迄

今为止 ,国内外已先后构建了苹果 、桃 、梨 、葡萄 、柑橘 、

李、杏 、樱桃、草莓 、芒果 、猕猴桃 、番木瓜 、扁桃 、香蕉 、橄
榄等十多种果树的分子遗传图谱。已构建的果树分子

遗传图谱的作图群体类型与大小 、标记类型与数量及图

谱长度等列于表中。

4　小结
综上所述 ,构建分子遗传图谱是基因定位克隆的基

础 ,也是遗传育种工作的前提。果树分子遗传图谱的构

建以及在图谱基础上进行质量 、数量性状定位 ,基因组

比较作图 ,标记辅助选择育种和基因定位克隆等方面的

研究已经取得了一些成绩。但总体来讲 ,这些方面的研

究与农作物相比差距较远。主要表现为以下几个方面:

4.1　克服构建果树遗传图谱的局限性 ,有计划的构建

遗传图谱

目前所构建的果树遗传图谱质量参差不齐 ,且普遍

不高 ,而且不同树种及品种之间存在不平衡性。众所周

知 ,高密度的遗传图谱是实现其生物学功能的基础。遗

传图谱的应用价值也主要取决于图谱的密度和遗传标

记的类型。如果构建图谱是为了进行主基因定位 ,其平

均间距要求在 10 ～ 20 cM;如果为了 QTL连锁 ,其平均
间距要求在 10 cM 以内。但目前所构建的果树分子遗

传图谱很多都不能达到这个标准 ,且所用标记中通用标
记所占比例很小 ,不利于图谱整合工作的开展。已构建

的果树分子遗传图谱主要集中在核果类 、仁果类果树以

及柑橘和葡萄等商业产量较大的果树品种上 ,而对一些

商业产量较小的树种和具有重要育种价值的品种 、砧木

和原生种群相对很少 ,甚至没有。因此 ,应该有计划的

构建作图群体 ,筛选或研发在种内不同群体间有很好兼

容性的遗传标记 ,加大对果树分子遗传图谱的构建力

度。另外也可先重点研究基因组较小 ,遗传操作容易的

材料 ,克隆出与材料有关的基因 ,并且借助比较基因组

学研究再将其广泛延伸到其他重要的经济树种中[ 19] 。

在构图的同时应尽量结合传统理论技术 ,采用多种标记

技术联合作图 ,在加大图谱密度和提高 QTL定位精度

的同时 ,也便于不同种群间比较 ,使图谱趋于高饱和化 、

实用化和通用化。而对于一些有争议的问题如标记的

类型及其偏分离等 ,多参考相关树种的处理并结合果树

自身特性 ,以真实性为前提。

4.2　开展基因组作图 ,扩大图谱应用范围

多数果树遗传图谱应用有限 ,质量和数量性状的定

位局限于少数几个基因;基因组比较作图只停留在核果

类果树上;标记辅助选择育种和基因定位研究很少。而

构建遗传图谱只是最基础的步骤 ,开展功能基因研究才

是重点。为了使构建的遗传图谱能够顺利投入下一步

研究中 ,应在构图前拟好计划 ,不能盲目构图。构图的

同时可结合一些特征性状进行定位 ,进一步研究连锁群

与染色体之间的对应关系。尽量选择永久性群体进行

构图 ,在品种选择上也应考虑具有广泛性和代表性 ,便

于不同研究者之间的重复比较。

4.3　进一步研发符合果树自身特点的理论技术

目前作图的统计分析方法和软件多数是从农作物

上照搬过来的 ,并不一定都适合于果树这样的异交物

种。采用的多数标记技术本身也存在一些局限性。为

此 ,还应重视理论技术研究 ,开发一些符合果树自身特

点的理论技术。

4.4　果树分子遗传图谱的构建有待于进一步深化研究

从表中可以看出 ,由于群体类型 、大小和标记技术

选择的不同 ,同种果树不同品种分子遗传图谱间得到的

标记数量 、图谱长度和连锁群数目不同。可见 ,群体类

型和大小及标记技术的选择对于作图效果的影响很大。

另外 ,从理论上来讲 ,连锁群数目应与树种染色体数目

相同 ,呈一一对应关系 ,但目前所构建的多数图谱连锁

群数目与树种染色体数目并不相同 ,且差异很大。由此

可见 ,按照现有的理论技术水平所构建的果树分子遗传

图谱很大程度上只是对果树基因组的一种粗略研究 ,更

精确深入的研究有待于进一步的发展。

尽管果树分子遗传图谱的构建和后续研究已经开

展了十多年 ,但在我国尚属初级阶段。我国是世界上拥

有果树资源最丰富的国家之一 ,以构建分子遗传图谱为

基础 ,对于果树珍贵种质资源的开发和利用尤为重要。

因此 ,应借鉴国外先进经验 ,进一步扩大果树分子遗传

图谱的构建及在构图基础上开展深入研究 ,推动我国果

树遗传研究的进一步发展。
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Research Progress of Molecular Genetic Map in Fruit Trees

GAO Jia , TANG Hao-ru , DONG Xiao-li , LUO Ya

(College of Fo restry and Ho rticulture Sichuan Agricultural University , Ya'an , Sichuan 625014 , China)

Abstract:The theoretical basis , general procedures and methods of molecular genetic mapping in fruit trees were reviewed

in this article.A great number of literatures on the application of the qualitative genes and quantitative trait loci , the

comparative genomics , marker-assisted selection and the gene cloning on molecular genetic mapping in f ruit trees were

quoted.The situation of those maps was summarized in detail.Some suggestions for further study on the genetic molec-

ular mapping were also put forward.

Keywords:Molecular genetic map;Qualitative genes;Quantitative trait loci;Comparative genomics;Marker-assisted se-

lection;Gene cloning
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