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　 　 摘要:　 利用侧枝长势弱、萌发早的华北类型品系 Ｓ９４ 和侧枝长势强、萌发晚的欧洲类型品系 Ｓ０６ 构建的 ２２４
个 Ｆ６:７代重组自交系(ＲＩＬ)群体ꎬ对春、秋两季 Ｆ７黄瓜侧枝相关性状表型进行研究ꎮ 利用重组自交系群体构建遗传

图谱ꎬ采用 ＷｉｎＱＴＬｃａｒｔ２.５ 软件复合区间作图法ꎬ对 ４ 个侧枝相关性状[侧枝总长( ｌｂｔｌ)、侧枝均长( ｌｂａｌ)、侧枝数目

( ｌｂｎ)和第一侧枝节位( ｆｌｂｎ)] ＱＴＬ 位点进行检测ꎮ 结果显示ꎬ４ 个侧枝相关性状在秋、春两季共检测到 ４５ 个 ＱＴＬｓ
位点(秋季 ２９ 个ꎬ春季 １６ 个)ꎬ分布于全部 ７ 条染色体上ꎮ 在侧枝相关性状中ꎬ春、秋两季相同性状都能稳定检测

到的 ＱＴＬ 有 ８ 个ꎬ其中 ２ 个 ＱＴＬ 侧枝均长 ＱＴＬ ｌｂａｌ１.１(秋季贡献率 １６􀆰 ４％ꎬ春季贡献率 １３􀆰 ５％)和侧枝总长 ＱＴＬ
ｌｂｔｌ１.１(秋季贡献率 ２１􀆰 ２％ꎬ春季贡献率 ２６.９％)在两季的贡献率都高于 １０％ꎬ其余位点的贡献率(>１０％)都在单一
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Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: 　 ｃｕｃｕｍｂｅｒꎻ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍａｐꎻ ｌａｔｅｒａｌ

ｂｒａｎｃｈꎻ ＱＴＬ

　 　 黄瓜(Ｃｕｃｕｍｉｓ ｓａｔｉｖｕｓ Ｌ.)是世界上普遍栽培的

蔬菜作物ꎬ也是中国保护地生产中的主要蔬菜作物ꎬ
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对蔬菜周年供应起着重要保障作用ꎮ 目前黄瓜育种

方向主要有 ２ 个:①提高黄瓜单位面积产量ꎬ例如侧

枝、抗病性等性状的改良育种ꎻ②提高商品性状价

值ꎬ例如果刺大小、果型指数等ꎮ 黄瓜侧枝是其形态

结构的重要组成部分ꎬ是影响产量的重要因素ꎮ 侧

枝性状一方面通过影响结瓜数而影响产量ꎬ另一方

面通过影响营养分配等间接影响产量ꎮ 目前ꎬ对于

黄瓜侧枝方面的研究报道较少ꎮ
Ｓｅｒｑｕｅｎ 等[１]在遗传图谱上定位了 ４ 个与黄瓜

侧枝数目有关的 ＱＴＬꎮ Ｆａｚｉｏ 等[２]定位了 １３ 个多侧

枝性状(ＭＬＢ)的 ＱＴＬ 位点ꎮ Ｌｉ 等[３] 在 ＲＡＰＤ 标记

连锁图谱上定位了侧枝性状 ｌｂ 位点ꎮ Ｗａｎｇ 等[４] 将

侧枝数目( ｌｂｎ)和平均侧枝长度( ｌｂｌ)性状进行了

ＱＴＬ 定位ꎮ Ｊｉａｎｇ 等[５] 定位了 ４ 个侧枝相关性状

ＱＴＬ(侧枝均长 ｌｂａｌ、侧枝总长 ｌｂｔｌ、侧枝数目 ｌｂｎ 和

第一侧枝节位 ｆｌｂｎ)ꎮ 但上述研究中存在一些问题:
①侧枝调查标准不同ꎬ例如 Ｓｅｒｑｕｅｎ 等[１] 和 Ｆａｚｉｏ
等[２]调查的是长度大于 ２５ ｃｍꎬ可结瓜侧枝ꎻ②调查

群体差异ꎬＬｉ 等[３] 和 Ｗａｎｇ 等[４] 所用的是不可重复

的 Ｆ２群体ꎻ③定位的遗传图谱不同ꎬ上述研究所用

图谱大部分是由随机标记构成ꎬ并且标记数目较少ꎬ
定位价值有限ꎮ

采用分子标记辅助选择(Ｍａｒｋｅｒ￣ａｓｓｉｓｔｅｄ ｓｅｌｅｃ￣
ｔｉｏｎꎬＭＡＳ)方法ꎬ可通过与性状紧密连锁的分子标记

间接选择目标基因ꎮ 由于是直接从 ＤＮＡ 水平上进

行检测ꎬ避免了植株时空表达上的影响ꎬ可早期广泛

地进行目标性状选择ꎬ也可进行多个性状联合选择ꎬ
因此大大提高育种效率和缩短育种进程ꎮ 本研究利

用重组自交系和较高密度遗传图谱对黄瓜侧枝相关

的重要性状进行 ＱＴＬ 定位分析ꎬ了解黄瓜侧枝萌发

的影响因素ꎬ同时确定与侧枝性状紧密连锁的分子

标记ꎬ为今后黄瓜侧枝相关性状的选育工作(基因

定位或 ＭＡＳ)提供可靠依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 黄瓜 ＲＩＬ 群体构建

黄瓜品系 Ｓ９４(母本)和 Ｓ０６(父本)由上海交通

大学农业与生物学院黄瓜课题组提供ꎬ均为多代自

交纯系(>１０ 代)ꎮ Ｓ９４ 品系属华北类型ꎬ侧枝萌发

时间早ꎬ侧枝生长势弱ꎻＳ０６ 品系属欧洲类型ꎬ侧枝

萌发时间晚ꎬ侧枝生长势强ꎮ ２００３ 年春季 Ｓ９４ 和

Ｓ０６ 杂交产生 Ｆ１ꎬ而后 Ｆ１植株自交获得 Ｆ２ꎻ２００４ 年

春季在 Ｆ２群体中随机选择定植 ２５２ 株[６]ꎬ通过单粒

传(Ｓｉｎｇｌｅ￣ｓｅｅｄｄｅｓｃｅｎｔꎬＳＳＤ)方法获得 ２２４ 个 Ｆ６ ∶ ７永

久群体(ＲＩＬ) [７￣８]ꎮ 对全雌类型植株喷施硝酸银溶

液进行诱雄处理[９]ꎮ
１.２　 加密遗传图谱构建

１.２.１　 黄瓜基因组 ＤＮＡ 提取　 采用 ＣＴＡＢ 法[１０] 提

取黄瓜基因组 ＤＮＡꎮ 提取的 ＤＮＡ 进行 ０.８％琼脂糖

凝胶电泳ꎬ以 ５０ ｎｇ / μｌ λＤＮＡ 为标准ꎬ估计 ＤＮＡ 浓

度ꎮ
１.２.２　 ＳＳＲ 标记来源　 用２ ０１０个标记进行 Ｓ９４ 和

Ｓ０６ 两个亲本的多态性分析ꎮ ＳＳＲ 系列标记１ ９２０
个ꎬ源于黄瓜全基因组测序计划开发ꎬ由中国农业科

学院蔬菜花卉研究所黄三文教授馈赠ꎻＣＭ、ＣＭＭＳ
和 ＣＳＪＣＴ 系列标记共 ９０ 个ꎬ引物序列分别参照

Ｋｏｎｇ 等[１１]、 Ｃｈｉｂａ 等[１２] 和 Ｗａｔｃｈａｒａｗｏｎｇｐａｉｂｏｏｎ
等[１３]的文献ꎮ 引物均由生物(上海)工程有限公司

合成ꎮ
１.２.３　 ＳＳＲ￣ＰＣＲ 反应及连锁分析 　 ＳＳＲ￣ＰＣＲ 反应

程序:９４ ℃变性 ５ ｍｉｎꎻ９４ ℃ ３０ ｓꎬ５０ ℃ ３０ ｓꎬ７２ ℃
３０ ｓꎬ３０ 个循环ꎻ７２ ℃ ５ ｍｉｎꎮ ＰＣＲ 产物用 ６％聚丙

烯酰胺凝胶电泳分离ꎬ电泳缓冲液为１×ＴＢＥꎬ５０ Ｗ
恒功率电泳 １􀆰 ５ ｈꎮ 电泳后采用银染法[１４] 进行显

色ꎬ白炽灯下观察电泳结果ꎬ统计数据和拍照ꎮ
本研究将原有 Ｓ９４×Ｓ０６ 图谱[７] 上 ２５７ 个标记

(２０６ 个 ＳＲＡＰ 标记、２５ 个 ＳＣＡＲ 标记、２２ 个 ＳＳＲ 标

记、１ 个 ＳＴＳ 标记和 ３ 个 ＭＴＭ 标记)及新 ＳＳＲ 标记

的分离数据一起用于构建图谱ꎮ 为了提高图谱准确

性ꎬ采用 ＪｏｉｎＭａｐ 软件[１５] 先构建 ＳＳＲ 框架图谱ꎬ再
利用 Ｆｉｘｅｄ Ｏｒｄｅｒ ｍｏｄｕｌｅ 模块将其他类型标记添加

到框架图谱中ꎮ
１.３　 ＱＴＬ 定位

１.３.１　 侧枝相关性状统计　 于植株第 ２０ 片真叶展

开时调查侧枝性状ꎬ测量前 １０ 节(第 １ 片真叶开始

算起)的 ４ 个侧枝性状ꎬ包括侧枝总长( ｌｂｔｌ)、侧枝均

长( ｌｂａｌꎬ侧枝总长 /侧枝数目)、侧枝数目( ｌｂｎ)和第

一侧枝起始节位( ｆｌｂｎ)ꎮ 对长度≥０.１ ｃｍ 的侧枝进

行统计ꎬ因侧枝起始节位表示侧枝萌发的早晚ꎬ无侧

枝植株的侧枝起始节位记为 １０[５]ꎮ
１.３.２　 ＱＴＬ 分析和命名　 用 ＷｉｎＱＴＬＣａｒｔ ２.５ 软件[１６]

进行 ＱＴＬ 分析ꎮ 经过１ ０００次排序确定每个 ＱＴＬ 的

ＬＯＤ 值达到显著水平(Ｐ<０.０５)ꎮ 采用复合区间作图

法进行全基因组扫描 (步移速度 １ ｃＭ)ꎬ背景参数为
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３ ｃＭ 窗口大小ꎬ控制标记数为 １５ꎬ采用回归方法￣正
向进行ꎮ 区域内 ＬＯＤ≥３.０ 时读取 ＬＯＤ 值最高处

ＱＴＬ 的准确位点ꎬ如果春秋两季间相同性状的 ＱＴＬ
位点间临近距离<１５ ｃＭ 则视为同一位点ꎮ ＱＴＬ 命名

方法为“性状英文简称小写＋染色体编号＋ＱＴＬ 编

号”ꎬ其中染色体编号和 ＱＴＬ 编号间用“.”隔开ꎬ例
如ꎬ侧枝总长(Ｌａｔｅｒａｌ ｂｒａｎｃｈ ｔｏｔａｌ ｌｅｎｇｔｈ)在第 １ 条染

色体上的第 １ 个 ＱＴＬ 位点命名为 ｌｂａｌ１.１ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 黄瓜加密遗传图谱的构建

用２ ０１０个 ＳＳＲ 标记对亲本(Ｓ９４ 和 Ｓ０６)进行

多态性筛选ꎮ 结果表明ꎬ由中国农业科学院提供的

１ ９２０个 ＳＳＲ 标记中ꎬ３６４ 个表现多态性(２３􀆰 ２％)ꎻ
其余 ９０ 个 ＳＳＲ 标记中ꎬ有 １７ 个标记在两亲本间表

现多态性(１９􀆰 １％)ꎮ ３６４ 对 ＳＳＲ 引物扩增出 ３６６ 个

多态性位点ꎬ总共有 ３８３ 个 (２３􀆰 １％)多态性位点用

于作图ꎮ
用新 ＳＳＲ 标记加密原有 Ｓ９４×Ｓ０６ 图谱[７]ꎬ３８３

个新 ＳＳＲ 标记位点分离数据和 ２５７ 个原有标记数

据共 ６４０ 个多态性位点用于遗传图谱的构建(图
１)ꎮ 为了保证图谱构建的精确性ꎬ采用先以 ＳＳＲ 标

记构建框架图谱再将其他类型标记加入框架图谱中

的策略ꎮ 去除 １９ 不连锁标记和 １１ 个不成功定位的

标记后ꎬ新加密图谱定位 ６１０ 个标记(３８４ 个 ＳＳＲꎬ
１９９ 个 ＳＲＡＰꎬ ２３ 个 ＳＣＡＲꎬ １ 个 ＳＴＳ 和 ３ 个形态学

性状标记)ꎬ由 ７ 个连锁群组成ꎬ覆盖基因组 ７４９􀆰 ２
ｃＭꎬ平均标记间距为 １􀆰 ２ ｃＭ(表 １)ꎮ 此外ꎬ通过与

ＧＹ１４×ＰＩ １８３９６７ 图谱[１７] 上相同的 ＳＳＲ 标记ꎬ将图

谱的连锁群和染色体对应起来ꎬ染色体顺序命名同

ＧＹ１４×ＰＩ １８３９６７ 图谱ꎮ

Ｐ１、Ｐ２ 分别为黄瓜品系 Ｓ９４(母本)和 Ｓ０６(父本)ꎮ
图 １　 多态性 ＳＳＲ 引物对黄瓜部份 ＲＩＬ 群体的扩增

Ｆｉｇ.１　 Ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｂａｎｄｓ ｂｙ ＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓ ｉｎ ｐａｒｔｉａｌ ＲＩＬ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｏｆ ｃｕｃｕｍｂｅｒ

表 １　 黄瓜 Ｓ９４×Ｓ０６ 加密遗传图谱各染色体参数

Ｔａｂｌｅ １　 Ｂａｓｉｃ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｔｈｅ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｏｎ Ｓ９４×Ｓ０６ ｅｘｔｅｎｄｅｄ ｍａｐ ｏｆ ｃｕｃｕｍｂｅｒ

染色体
长度
(ｃＭ)

分子标记数量

ＭＴＭ ＳＲＡＰ ＳＣＡＲ ＳＴＳ ＳＳＲ
位点数

平均间距
(ｃＭ)

染色体 １ １１４.５ － ３１ １ １ ５０ ８３ １.３８

染色体 ２ １００.８ － ３１ ２ － ４２ ７５ １.３４

染色体 ３ １４４.５ － ４７ ３ － ８２ １３２ １.１０

染色体 ４ ９８.５ － ２１ ２ － ４６ ６９ １.４３

染色体 ５ １０６.０ ３ １９ ５ － ５２ ７９ １.３４

染色体 ６ １０６.３ － ４１ ８ － ７５ １２４ ０.８６

染色体 ７ ７８.５ － ９ ２ － ３７ ４８ １.６４

合计 ７４９.２ ３ １９９ ２３ １ ３８４ ６１０ １.２０

“－”表示在该染色体上没有该标记定位ꎮ

２.２　 黄瓜新加密遗传图谱偏分离分析

卡方测验(Ｐ<０􀆰 ０５)发现新图谱 ６１０ 个位点中ꎬ
１７５ 个位点 ( ２８􀆰 ７％) 出现偏分离ꎬ其中多数位点

(１１６ 个位点ꎬ６６􀆰 ３％)偏向母本 Ｓ９４ꎬ少数(５９ 个位

点ꎬ３３􀆰 ７％)偏向父本 Ｓ０６ꎮ 在染色体上ꎬ发现有偏

分离标记成簇分布的现象ꎬ并且偏分离方向一致ꎬ主
要集中在第 ２ 染色体上 ０~２６ ｃＭ 区域、第 ６ 染色体

上 ６４~ １０６ ｃＭ 区域和第 ７ 染色体上 ７４ ~ ７８ ｃＭ 区
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域ꎮ
２.３　 黄瓜侧枝相关性状 ＱＴＬ 定位

Ｆ７ ４ 个侧枝相关性状在秋、春两季共检测 ４５ 个

ＱＴＬ 位点ꎬ秋季 ２９ 个ꎬ春季 １６ 个(表 ２)ꎮ 其中第一

侧枝节位 ＱＴＬ 最多ꎬ达 １０ 个ꎻ侧枝数目 ＱＴＬ ９ 个ꎻ
侧枝均长和侧枝总长 ＱＴＬ 各 ８ 个ꎮ 侧枝相关性状

中ꎬ春秋两季相同性状都稳定检测到的 ＱＴＬ 有 ８
个ꎬ其中侧枝均长 ＱＴＬ ｌｂａｌ１.１(秋季贡献率 １６.４％ꎬ
春季贡献率 １３.５％)和侧枝总长 ＱＴＬ ｌｂａｌ１.１(秋季

贡献率 ２１.２％ꎬ春季贡献率 ２６.９％)在两季的贡献率

都高于 １０％ꎬ这 ２ 个 ＱＴＬ 位点将是今后研究的重

点ꎮ 单一季节高贡献率的 ＱＴＬ 有侧枝总长 ＱＴＬ
ｌｂｔｌ６.１(１６.９％ꎬ秋季)、侧枝数 ＱＴＬ ｌｂｎ１.１(１６􀆰 ３％ꎬ
秋季)和 ｌｂｎ６.２(１０.９％ꎬ春季)、第一侧枝节位 ＱＴＬ
ｆｌｂｎ１.１(１７.０％ꎬ秋季)和 ｆｌｂｎ１.３(１０􀆰 ４％ꎬ秋季)ꎮ 试

验中还观察到不同侧枝性状 ＱＴＬ 聚集现象ꎬ例如在

ＳＳＲ０２５４６~ ｅ２４ｍ３８ｃ 约 ３ ｃＭ 区间内ꎬ４ 个不同侧枝

性状 ＱＴＬ 均被检测到且贡献率都高于 １０％ꎮ ＱＴＬ
聚集现象也出现在其余染色体(染色体 ２、染色体

４、染色体 ６)上ꎮ

表 ２　 黄瓜侧枝相关性状 ＱＴＬ 分析

Ｔａｂｌｅ ２　 ＱＴＬ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｌａｔｅｒａｌ ｂｒａｎｃｈ￣ｒｅｌａｔｅｄ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ ｃｕｃｕｍｂｅｒ ｏｎ ｔｈｅ ｍａｐ

性状 ＱＴＬ 位点 季节 染色体
位置
(ｃＭ) 标记间距 ＬＯＤ 值 贡献率( ｒ２)

(％) 加性效应

侧枝均长 ｌｂａｌ１.１ 秋 １ １７.８ ＳＳＲ００１６０~ ＳＳＲ１４６９７ １６.２８ １６.３９ －１０.８６

春 １ １８.４ ＳＳＲ１４６９７~ ＳＳＲ０６５３４ １３.８５ １３.４８ －７.０４

ｌｂａｌ２.１ 春 ２ ７７.０ ＳＳＲ１６１８３~ ｅ１１ｍ４２ｂ ３.２２ ２.６１ ２.５８

ｌｂａｌ３.１ 秋 ３ １７.３ ＭＥ１１ＳＡ１８ｃ~ ＳＳＲ００６０７ ８.５６ ７.５１ －１０.０３

ｌｂａｌ３.２ 秋 ３ ４０.６ ＳＳＲ２２５１４~ ＳＳＲ１８５４１ ３.２４ ３.０４ －８.５４

ｌｂａｌ４.１ 秋 ４ ５３.４ ＳＳＲ２３８２６~ ＳＳＲ１４６１７ ３.４５ ３.１７ －７.２６

ｌｂａｌ６.１ 秋 ６ ３７.５ ｅ１８ｍｓｐ２５ｃ~ ＳＳＲ０４２４５ ３.６９ ３.１６ －５.０９

ｌｂａｌ６.２ 秋 ６ ６７.３ ＳＳＲ１４８５９~ ＳＳＲ２１８８５ １２.８２ １５.４１ １０.９０

春 ６ ７１.６ ＭＥ１ＳＡ４ｄ~ＭＥ４ＳＡ４ａ ８.１６ ６.９８ ６.１６

ｌｂａｌ７.１ 秋 ７ １４.０ ＣＳＷＴＡ１１Ｂ~ ＳＳＲ１６００１ ３.０７ ２.６５ ４.２６

侧枝总长 ｌｂｔｌ１.１ 春 １ １８.４ ＳＳＲ１４６９７~ ＳＳＲ０６５３４ ２５.１９ ２６.８８ －５２.３８

秋 １ １９.４ ｅ２４ｍ３８ｃ~ ＳＳＲ１２９５９ ２２.００ ２１.１８ －７６.１５

ｌｂｔｌ１.２ 秋 １ １１３.６ ｅ２６ｍ１８ｃ~ ＳＳＲ１０９６３ ５.１０ ４.２０ －３４.７９

ｌｂｔｌ２.１ 春 ２ ７７.０ ＳＳＲ１６１８３~ ｅ１１ｍ４２ｂ ３.３４ ２.６７ １７.３１

ｌｂｔｌ３.１ 秋 ３ １７.３ ＭＥ１１ＳＡ１８ｃ~ ＳＳＲ００６０７ １０.４３ ８.６５ －６３.３１

ｌｂｔｌ３.２ 秋 ３ ４４.４ ＭＥ１１ＥＭ４ｅ~ＭＥ１１ＥＭ２ｂ ３.３９ ２.６５ ２８.０４

ｌｂｔｌ５.１ 秋 ５ ３６.７ ＭＥ２１ＥＭ９ｃ~ＭＥ２２ＥＭ１４ｂ ３.４６ ２.６７ －２８.８５

ｌｂｔｌ６.１ 秋 ６ ６７.３ ＳＳＲ１４８５９~ ＳＳＲ２１８８５ １４.１２ １６.８８ ７５.６０

春 ６ ７１.７ ＭＥ４ＳＡ４ａ~ＭＥ１ＳＡ４ｅ ８.６９ ７.６０ ３３.７１

ｌｂｔｌ７.１ 秋 ７ ７.９ ＳＳＲ１００６６~ ＳＳＲ０１０９９ ６.２２ ４.９１ ３６.５２

侧枝数目 ｌｂｎ１.１ 春 １ １７.６ ｅ２４ｍ３８ｄ~ ＳＳＲ００１６０ ６.２２ ５.５５ －０.６６

秋 １ １７.８ ＳＳＲ００１６０~ ＳＳＲ１４６９７ １２.３７ １４.２９ －０.７５

ｌｂｎ１.２ 秋 １ １０８.７ ＭＥ１０ＥＭ６ｄ~ ｅ１７ｍ１８ｂ ８.６４ ９.２３ －０.６０

ｌｂｎ２.１ 春 ２ １６.５ ＳＳＲ００２０４~ＭＥ６ＥＭ５ｅ ４.５７ ４.０８ －０.５８

ｌｂｎ２.２ 秋 ２ ７７.０ ＳＳＲ１６１８３~ ｅ１１ｍ４２ｂ ３.４０ ３.４５ ０.４１
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续表 ２　 Ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ ２
ｌｂｎ３.１ 秋 ３ ２２.９ ＳＳＲ１９４３０~ ＳＳＲ２３７８５ ４.５３ ５.１３ －０.４６

ｌｂｎ３.２ 秋 ３ ６３.７ ＳＳＲ０６２１０~ＭＥ１１ＥＭ９ａ ４.８４ ５.００ ０.６１

ｌｂｎ５.１ 春 ５ ３１.４ ＴＥＬＯＤＣ１~ＭＥ６ＯＤ３ｃ ４.３４ ３.８２ －０.５４

ｌｂｎ６.１ 秋 ６ ４８.０ Ｂ￣３￣ＢＥ￣Ｒ~ Ｓ＿ＡＶ１４ ５.６３ ６.２０ －０.５５

ｌｂｎ６.２ 秋 ６ ７１.７ ＭＥ４ＳＡ４ａ~ＭＥ１ＳＡ４ｅ １０.０９ １０.８９ ０.７５

春 ６ ８１.９ Ｆ￣ＳＳＲ１３２５１ ４.２４ ３.６７ ０.７２

第一侧枝节位 ｆｌｂｎ１.１ 春 １ ８.８ ＳＳＲ２０７０５~ ＳＳＲ２００８３ ３.３９ ２.７６ ０.５３

秋 １ １７.８ ＳＳＲ００１６０~ ＳＳＲ１４６９７ １３.３２ １６.９８ ０.７８

ｆｌｂｎ１.２ 秋 １ ３５.８ ＳＳＲ２３７８７~ ＳＳＲ２２６３７ ４.３１ ４.８６ －０.４１

ｆｌｂｎ１.３ 秋 １ １１１.２ ｅ６ｍ３３ｂ~ ＳＳＲ２２１４４ ９.２０ １０.４３ ０.５２

ｆｌｂｎ２.１ 春 ２ １６.５ ＳＳＲ００２０４~ＭＥ６ＥＭ５ｅ ４.４０ ３.６８ ０.５１

ｆｌｂｎ２.２ 春 ２ ７４.４ ＳＳＲ０６９１３~ ＳＳＲ２１７３４ ７.１４ ６.０９ －０.６７

秋 ２ ７７.０ ＳＳＲ１６１８３~ ｅ１１ｍ４２ｂ ５.９０ ６.５３ －０.４５

ｆｌｂｎ３.１ 秋 ３ ２１.９ ＳＳＲ１９４３０~ ＳＳＲ２３７８５ ３.４６ ３.７０ ０.３１

ｆｌｂｎ３.２ 秋 ３ ５１.３ ＳＳＲ２３２３１~ＭＥ９ＥＭ８ａ ３.６０ ４.１８ ０.３９

ｆｌｂｎ３.３ 春 ３ １０３.０ Ｌ１９ＳＣＡＲ~ＭＥ１ＳＡ４ｃ ３.６３ ２.９１ －０.４６

ｆｌｂｎ６.１ 秋 ６ ４５.４ ＭＥ１１ＥＭ１４ｂ~ ＳＳＲ１２０１６ ４.９５ ５.３８ ０.４１

春 ６ ４８.１ Ｓ＿ＡＶ１４~ＭＥ１１ＥＭ１４ａ ４.２４ ３.２６ ０.５４

ｆｌｂｎ６.２ 秋 ６ ７１.７ ＭＥ４ＳＡ４ａ~ＭＥ１ＳＡ４ｅ ８.１３ ９.１４ －０.５５

春 ６ ８２.１ ＳＳＲ１３２５１~ ＳＳＲ１５５１６ ６.６４ ５.６１ －０.７７

　 　 对比原图谱和 Ｓ９４×Ｓ０６ 加密图谱侧枝相关性

状 ＱＴＬ 定位情况(表 ３)ꎬ结果表明在加密图谱中新

侧枝相关性状 ＱＴＬ 位点在染色体 ２、染色体 ３、染色

体 ４ 和染色体 ５ 上被检测到ꎬ其中染色体 ２ (原图谱

ＬＧ３)上和染色体 ３ (ＬＧ５)上各新检测到 ６ 个和 ８
个 ＱＴＬ 位点ꎮ 分析新检测到的侧枝 ＱＴＬ 位点发现ꎬ
它们定位的区域在原图谱中存在较大的间隙

(ｇａｐ)ꎬ例如原图谱 ＬＧ３ (染色体 ２)上存在 １５ ｃＭ
ｇａｐ ( ｅ１１ｍ４２ｂ ~ ｅ２３ｍ１８ａ)ꎬＬＧ５(染色体 ３)上存在

２８ ｃＭ ｇａｐ (ＭＥ１１ＳＡ１８ｂ ~ ｍ４４ＥＭ４ｄ)ꎮ 由于新加密

图谱上这两个区间(染色体 ２)和(染色体 ３)分别增

加了 ８ 个和 ２５ 个新 ＳＳＲ 标记ꎬ从而两位点间各新检

测了 ４ 个 ＱＴＬ (表 ３)ꎮ 可见ꎬ图谱饱和度的增加提

高了分辨率ꎬ定位了更多 ＱＴＬꎬ信息更为准确ꎮ
此外ꎬ从表 ３ 中也可发现ꎬ加密图谱染色体 １ 和

染色体 ６ 上的 ＱＴＬ 位点数目比原图谱少ꎬ原因在

于:①新老 Ｓ９４×Ｓ０６ 图谱的构图策略及软件不同ꎬ
原图谱上一些标记(多为 ＳＲＡＰ)由于严格的构图条

件没有被定位到加密图谱中ꎻ②定位策略的差异ꎬ本

研究较严格地将两季中相同性状的、相邻距离小于

１５ ｃＭ 的 ２ 个 ＱＴＬ 位点视为同一位点ꎬ而 Ｊｉａｎｇ 等[５]

则是小于 ３ ｃＭꎬ这是造成 ＱＴＬ 位点数减少的主要原

因ꎮ 虽然新图谱 ＱＴＬ 位点总数比原图谱少 １ 个ꎬ但
实际在新图谱中定位的侧枝性状 ＱＴＬ 位点数是增

加的(表 ２)ꎮ

表 ３　 加密图谱和原图谱上黄瓜侧枝相关性状 ＱＴＬ 位点数

Ｔａｂｌｅ ３ 　 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ＱＴＬｓ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｌａｔｅｒａｌ ｂｒａｎｃｈ￣ｒｅｌａｔｅｄ
ｔｒａｉｔｓ ｏｆ ｃｕｃｕｍｂｅｒ ｏｎ ｅｘｔｅｎｓｉｏｎ ｍａｐ ａｎｄ ｔｈｅ ｏｒｉｇｉｎａｌ ｍａｐ

染色体 连锁群
ＱＴＬ 位点数

加密图谱 原图谱

染色体 １ ＬＧ１ ８ １３

染色体 ２ ＬＧ３ ６ ０

染色体 ３ ＬＧ５ ９ １

染色体 ４ ＬＧ４ １ ０

染色体 ５ ＬＧ６ ２ ０

染色体 ６ ＬＧ２ ７ ２０

染色体 ７ ＬＧ７ ２ ２
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３　 讨 论

黄瓜全基因组测序完成后ꎬ其遗传图谱构建上

应用 ＳＳＲ 标记的报道越来越多[１８￣２１]ꎮ 本研究以本

实验室(上海交通大学农业与生物学院黄瓜课题

组)已构建的 Ｓ９４×Ｓ０６ ＲＩＬ 群体ꎬ通过增加大量 ＳＳＲ
标记ꎬ构建了一张总图距为 ７４９.２ ｃＭꎬ包含 ６１０ 个标

记位点ꎬ平均标记密度为 １.２ ｃＭ 的遗传图谱ꎮ 该图

谱标记分布均匀ꎬ饱和度大大提高ꎬ是目前已发表的

黄瓜近缘杂交群体构建图谱中最饱和的ꎮ 另外ꎬ通
过以序列为基础的标记将我们的连锁群落实到染色

体上ꎬ并且增加的大量 ＳＳＲ 标记ꎬ为不同图谱间比

对ꎬ以及整合构建更饱和的黄瓜遗传图谱提供了条

件ꎮ 高密度遗传图谱更有利于分子标记辅助育种工

作的开展ꎮ
构建新图谱时发现较高的偏分离现象ꎬ６１０ 个

标记位点中 １７５ 个表现偏分离(２８.７％)ꎬ且大多成

簇同向分布ꎬ这与其他研究报道相似[１８￣２０]ꎮ Ｖｏｇｌ
等[２０]认为如果减数分裂期配子比例发生改变ꎬ最终

会在染色体上出现偏分离位点(ＳＤＬ)聚集的偏分离

区段ꎬ一旦 ＳＤＬ 在一个群体中发生分离ꎬ则与其连

锁的相邻标记也会出现偏分离ꎮ 本研究检测到的偏

分离区段可能与偏分离位点的存在相关ꎮ 作图群体

类型与偏分离也存在一定关系ꎬ有研究者发现重组

自交系群体中标记位点偏分离比率显著高于其他类

型群体[２１]ꎮ 本研究采用重组自交系群体(ＲＩＬ)ꎬ由
于单粒传过程中逐代引入人为或非人为的选择因素

(配子选择、合子选择、环境条件等)ꎬ因而导致在构

建图谱时出现标记偏分离现象ꎮ
与目标性状紧密连锁的分子标记可用于复杂环

境影响中的辅助育种ꎬ是改良作物复杂性状的有效

手段[２２￣２４]ꎮ 本研究基于构建的加密图谱ꎬ重复检测

了 ４ 个黄瓜重要侧枝相关性状 ＱＴＬ 位点ꎮ 结果表

明ꎬ春秋两季共检测到 ４５ 个 ＱＴＬ 位点(秋季 ２９ 个ꎬ
春季 １６ 个)ꎬ解释表型变异从 ２. ６１％ (侧枝均长

ｌｂａｌ２.１ꎬ春季)到 ２６.８８％(侧枝总长 ｌｂａｌ１.１ꎬ春季)不
等ꎬ春季和秋季贡献率达到 １０％以上的 ＱＴＬ 位点分

别占 １２.５％和 ２７.６％ꎮ 本研究构建的高密度遗传图

谱及高贡献率的 ＱＴＬ 位点对侧枝性状的分子标记

辅助育种(ＭＡＳ)和近等基因系构建图位克隆目标

基因等工作奠定了坚实基础ꎮ
本研究利用 ＳＳＲ 标记构建高密度图谱ꎬ使得图

谱的饱和度大幅度增加(固定标记 ６６.９％)ꎬ许多稳

定、贡献率高的 ＱＴＬ 位点两侧都有紧密连锁的标

记ꎬ例如染色体 １ 上 ＳＳＲ００１６０ ~ ＳＳＲ１２９５９ 约 １ ｃＭ
的区间内ꎬ定位了 ４ 个不同侧枝性状 ＱＴＬꎬ并且贡献

率都大于 １０％ꎬ推测该区域对侧枝性状形成起着重

要作用ꎮ 此外ꎬ我们还发现 ＱＴＬ 聚集现象在其他染

色体(如染色体 ２、染色体 ４、染色体 ６)上也存在ꎬ以
往研究人员认为这种现象可能由于“一因多效”或

多个基因间紧密连锁造成的[２５￣２６]ꎮ
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