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　 　 摘要:　 紫薇是中国重要的木本观花植物ꎬ株型是其重要的观赏性状ꎬ但是目前尚未见关于其株型数量性状基

因座(ＱＴＬ)定位的研究ꎮ 以紫薇金幌、堇秀构建的 １８１ 个 Ｆ１代分离群体为研究材料ꎬ构建 １ 张由 ３６ 个连锁群组成

的包含 ４２９ 个 ＳＳＲ 标记位点的遗传连锁图谱ꎬ总遗传距离为１ ９９８.８１ ｃＭꎬ位点间平均距离为 ４􀆰 ６３ ｃＭꎻＬＧ１ 连锁群

的遗传距离最大ꎬ为 １７７􀆰 ６０ ｃＭꎬＬＧ２７ 连锁群覆盖的遗传距离最小ꎬ为 １９.３２ ｃＭꎮ 基于区间作图法共检测到 ７ 个株

型的 ＱＴＬ 位点ꎬ其中控制株高的 ＱＴＬ 位点有 ４ 个ꎬ解释４.３２％~ ５６􀆰 ９３％的表型变异ꎻ控制地径的 ＱＴＬ 位点有 ２ 个ꎬ
分别解释５６.４３％和５９􀆰 ０２％的表型变异ꎻ控制分枝数的 ＱＴＬ 位点有 １ 个ꎬ解释 ５４􀆰 ６０％的表型变异ꎮ 本研究率先构

建了基于功能分子标记的紫薇种内遗传连锁图谱ꎬ并定位了 ７ 个紫薇株型的 ＱＴＬ 位点ꎬ可以解释４.３２％~ ５９􀆰 ０２％
的表型变异ꎮ 研究结果可为紫薇基因定位、基因克隆及分子标记辅助选择奠定基础ꎮ
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　 　 紫薇(Ｌａｇｅｒｓｔｒｏｅｍｉａ ｉｎｄｉｃａ)ꎬ又称痒痒树ꎬ是千屈

菜科(Ｌｙｔｈｒａｃｅａｅ)紫薇属(Ｌａｇｅｒｓｔｒｏｅｍｉａ)落叶灌木或

小乔木ꎬ原产于中国ꎬ至今已有 １ ６００ 多年的栽培历

史ꎬ以其在仲夏持久开花而闻名ꎬ并作为木本观赏植

物而倍受人们喜爱[１]ꎮ 自 ２０ 世纪 ８０ 年代限制性内

切酶片段长度多态性(ＲＦＬＰ)分子标记技术出现以

来ꎬＤＮＡ 分子标记研究逐渐成为非常活跃的研究方

向[２]ꎮ 分子遗传图谱记录了基因组内基因和特定的

多态性 ＤＮＡ 分子标记的相对位置关系ꎬ是基因定位

和克隆的基础ꎮ 自从 １９９４ 年 Ｐｅｌｔｉｅｒ 等[３]首次利用分

子标记、形态标记构建了矮牵牛(Ｐｅｔｕｎｉａ ｈｙｂｒｉｄａ)的
遗传图谱后ꎬ研究者相继开展了观赏植物的相关研

究ꎮ 基于遗传连锁图谱的数量性状座位(Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ
ｔｒａｉｔ ｌｏｃｕｓꎬ ＱＴＬ)定位能有效结合基因型与表型来鉴

定植株性状ꎬ显著提高选择的准确性和育种的高效

性ꎬ已在植物育种方面得到广泛应用[４]ꎮ 陈丹维等[５]

利用扩增片段长度多态性(ＡＦＬＰ)、简单序列间重复

(ＩＳＳＲ)标记构建了蜡梅(Ｃｈｉｍｏｎａｎｔｈｕｓ ｐｒａｅｃｏｘ)的分

子遗传图谱ꎬ为 ＱＴＬ 定位、基因克隆等研究奠定了基

础ꎮ Ｃａｉ 等[６] 构建了第 １ 张牡丹(Ｐａｅｏｎｉａ Ｓｅｃｔ.Ｍｏｕ￣
ｔａｎ)高密度遗传图谱ꎬ并获得了控制牡丹重要性状的

ＱＴＬꎮ 由此可见ꎬ构建紫薇遗传连锁图谱的研究十分

必要ꎬ不仅能够发掘控制重要观赏性状的 ＱＴＬꎬ而且

有利于推进紫薇属植物基因组学的研究进程ꎮ
观赏植物的株型可用来营造特定植物景观ꎬ对

环境的美学价值、公园景观规划具有较大影响ꎬ在过

去的 ４０ 年里ꎬ关于木本植物株型 ＱＴＬ 的研究也越

来越多[７]ꎮ Ｌｅｅ 等[８]利用共显性标记单核苷酸多态

性(ＳＮＰ) 和微卫星构建连锁图谱ꎬ对油棕 (Ｅｌａｅｉｓ
ｇｕｉｎｅｅｎｓｉｓ)的株高进行 ＱＴＬ 定位ꎬ鉴定出 ８ 个与株

高有关的候选基因ꎮ Ｌｉｕ 等[９]结合转录组与 ＱＴＬ 分

析对沙柳(Ｓａｌｉｘ ｃｈｅｉｌｏｐｈｉｌａ)的株高、胸径等性状进

行了初步定位ꎬ在 ６ 条染色体上鉴定出 ６ 个与株型

相关的 ＱＴＬ 位点ꎮ Ｄｕ 等[１０]利用高密度连锁图谱对

杨树(Ｐｏｐｕｌｕｓ)株型基因进行定位ꎬ将 １７ 个 ＱＴＬ 位

点定位于 １１ 个连锁群上ꎮ Ｓｏｕｚａ 等[１１] 在橡胶树

(Ｈｅｖｅａ ｂｒａｓｉｌｉｅｎｓｉｓ)遗传图谱中对与株型相关的性状

进行定位ꎬ检测到 １８ 个在夏季、冬季与其生长差异

相关的 ＱＴＬꎮ 目前ꎬ关于紫薇株型性状的 ＱＴＬ 定位

研究鲜有报道ꎮ
目前ꎬ研究者已经在紫薇的基因克隆、转录组分

析及遗传图谱构建等方面取得重要进展ꎮ 冷嘉文

等[１２]利用简单重复序列(ＳＳＲ)标记对 ３０ 个来源于

美国的紫薇品种进行遗传多样性分析ꎬ探讨紫薇的

遗传规律ꎬ为开展紫薇种质资源评价及新品种培育

提供了理论依据ꎮ Ｃａｉ 等[１３] 对 ５５ 个紫薇品种进行

了指纹图谱的构建及 ＳＳＲ 标记的开发ꎮ 贺丹等[１４]

利用 ＡＦＬＰ、简单重复序列(ＳＳＲ)标记构建了尾叶紫

薇(Ｌａｇｅｒｓｔｒｏｅｍｉａ ｃａｕｄａｔａ)与紫薇种间的遗传连锁图

谱ꎬ对株高、地径等株型性状进行了复合区间 ＱＴＬ
定位ꎮ 本研究旨在借助表达序列标签微卫星(ＥＳＴ￣
ＳＳＲ)标记ꎬ以紫薇金幌(Ｌａｇｅｒｓｔｒｏｅｍｉａ Ｊｉｎｈｕａｎｇ)、紫
薇堇秀(Ｌａｇｅｒｓｔｒｏｅｍｉａ Ｊｉｕｘｉｕ)的 Ｆ１代分离群体为作

图群体ꎬ构建 １ 张紫薇种内遗传图谱ꎬ并对紫薇的 ３
个株型性状进行 ＱＴＬ 定位与分析ꎬ从而为紫薇的分

子育种奠定基础ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验材料

以紫薇品种金幌(母本)、堇秀(父本)为亲本ꎬ
其中父本紫薇堇秀速生ꎬ花色淡紫ꎬ叶色深绿ꎻ母本

金幌生长速度慢ꎬ花色红色ꎬ叶色金色ꎮ
于 ２０１１ 年 ７－８ 月５:３０－６:３０ꎬ当紫薇母本花瓣

未完全展开时去雄、套袋并将采集的父本紫薇雄蕊

放置于直径 ９０ ｍｍ 的塑料培养皿中ꎬ于９:００－１１:００
用毛刷采集父本花粉并将其置于母本柱头上进行授

粉ꎬ最后套袋ꎬ避免花粉污染ꎮ 每个花序留５~ １０ 朵

花ꎮ １０－１１ 月陆续收集紫薇种子ꎮ ２０１３ 年 ３ 月播

种ꎬ用穴盘培育后ꎬ移栽至试验田中定植ꎮ ２０１４ 年

春季采集金幌、堇秀紫薇杂交所得 Ｆ１代实生苗 ２００
株个体的健康幼叶ꎬ于－８０ ℃保存待用ꎮ 引物由上

海英骏生物技术有限公司合成ꎮ
１.２　 ＤＮＡ 提取、扩增与检测

紫薇基因组 ＤＮＡ 的提取采用十六烷基三甲基

溴化铵(ＣＴＡＢ)法[１５]ꎮ ＰＣＲ 扩增程序参考张恩亮

等[１６]的方法ꎬＳＳＲ 扩增产物的检测:８％聚丙烯酰胺

凝胶电泳ꎬ２１０ Ｖ 电泳 ９０ ｍｉｎꎬ电泳产物经银染显色

完全后ꎬ统计条带数据ꎮ
１.３　 紫薇株型性状的测量

在秋季新梢停止生长后ꎬ对 １８１ 个 Ｆ１代单株

进行分枝数、地径和植株高度的调查和统计ꎮ 分

枝数的统计:由每个单株主干最下部第 １ 个分枝

数起ꎬ至主干末端ꎬ侧枝分枝不计数ꎮ 地径的测

量:使用游标卡尺在离地面高 １ ｃｍ 处进行测量ꎬ每
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个单株在不同方位进行测量ꎬ共计测量 ３ 次ꎬ取均

值ꎮ 高度的测量:测量每个单株从地面至主枝顶

端的高度ꎮ
１.４　 数据处理

数据的统计:筛选照片中有多态性的清晰的电

泳条带ꎬ将有带的记为“１”ꎬ无带的记为“０”ꎬ不清楚

或缺失的记为“－”ꎮ
将得到“１”和“０”组成的原始矩阵数据转换成

“ＣＰ” 类型要求的数据格式ꎬ然后将数据输入 Ｊｏｉｍ￣
ｎａｐ ３.０ꎬ用 Ｋｏｓａｍｂｉ 函数计算图谱距离ꎬ选择对数优

势比(ＬＯＤ)＝ ３.０~ １０􀆰 ０ 的标记作为连锁群ꎬ构建紫

薇的连锁图谱ꎮ 用绘图软件 ＭａｐＣｈａｒ ５.０ 绘制连锁

图ꎮ 用 ＳＰＳＳ １７.０(ＳＰＳＳ Ｉｎｃ.ꎬＣｈｉｃａｇｏꎬＵＳＡ)软件对

株型性状进行统计分析ꎬ获得分枝数、地径、植株高

度等性状表型值的相关系数与试验统计数据的柱形

正态分布图ꎮ 应用 ＭａｐＱＴＬ ５.０ 作图软件ꎬ采用区间

作图法对株型性状进行 ＱＴＬ 分析和作图(ＬＯＤ>３ 为

阈值)ꎮ
ＱＴＬ 命名:ｑ＋Ｔ(目标性状)＋ “－” ＋所在染色体

(连锁群)ꎮ 如果同一染色体包含同一目标性状的

多个 ＱＴＬ 位点ꎬ在染色体编号后用“ －” ＋“数字”表
示 ＱＴＬ 数量ꎬＱＴＬ 全名通常以斜体表示[１７]ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 ＳＳＲ 引物筛选与带型分析

本研究从１ ６００对 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 引物中筛选出 ３３７
对引物ꎬ用其扩增得到清晰可辨的 ４８６􀆰 ００ 个多态性

位点ꎮ 在 ３３７ 对多态性引物中ꎬ每对引物扩增出

１.００~５􀆰 ００ 个位点ꎬ平均扩增出 １􀆰 ４４ 个位点ꎬ其中

引物 ＮＢＪ１０５０ 扩增的位点数最多ꎬ可以扩增出 ５􀆰 ００
个位点ꎮ

根据林木遗传作图群体的“双假测交”理论ꎬ将
４８６ 个多态性位点分为以下 ３ 种类型:第 １ 种为ｌｍ×
ｌｌ 分离类型(母本基因型为杂合的 ｌｍꎬ父本基因型

为隐性纯合的 ｌｌ)ꎬ共有 ２０８ 个位点ꎬ由 １１６ 对引物

扩增而来ꎻ第 ２ 种为ｎｎ×ｎｐ(母本基因型为隐性纯合

的 ｎｎꎬ父本基因型为杂合的 ｎｐ)分离类型ꎬ共有 ２０４
个位点ꎬ由 １９６ 对引物扩增而来ꎻ第 ３ 种为ｈｋ×ｈｋ
(父母本基因型均为杂合的 ｈｋ)分离类型ꎬ共有 ７４
个位点ꎬ由 ４８ 对引物扩增而来ꎮ
２.２　 紫薇分子遗传图谱的构建

用 Ｊｏｉｍｎａｐ ３.０ 对 ４８６ 个 ＳＳＲ 位点进行连锁分

析ꎬ构建了 １ 张包含 ４２９ 个 ＳＳＲ 标记位点、分属 ３６
个连锁群的紫薇遗传连锁图谱(图 １、图 ２)ꎮ 连锁

群的 ＬＯＤ 为３.０~ １０􀆰 ０ꎬ遗传图谱总距离为１ ９９８.８１
ｃＭꎬ位点间平均距离为 ４􀆰 ６３ ｃＭꎮ ３６ 个连锁群的平

均遗传距离为 ５５􀆰 ５ ｃＭꎬ其中 ＬＧ１ 连锁群的遗传距

离最长ꎬ为 １７７􀆰 ６ ｃＭꎬＬＧ２７ 连锁群的遗传距离最

短ꎬ为 １９􀆰 ３ ｃＭꎮ 不同连锁群上的标记位点数为４~
３７ 个ꎬ最多的是 ＬＧ１ 连锁群ꎬ有 ３７ 个位点ꎬ最少的

是 ＬＧ１７ 连锁群、ＬＧ１９ 连锁群ꎬ均只有 ４ 个位点ꎮ ３６
个连锁群中标记位点间平均间隔距离最小的连锁群

是 ＬＧ２ꎬ为 ３􀆰 ２ ｃＭꎬ平均间隔距离最大的是 ＬＧ１９ 连

锁群ꎬ为 １２􀆰 ５ ｃＭꎮ 在 ３６ 个连锁群中发现了 ８ 个大

于 ２０ ｃＭ 的间隔区域ꎬ分布在 ＬＧ１(２９􀆰 ３ ｃＭ)、ＬＧ６
(２１􀆰 ６ ｃＭ)、 ＬＧ１５ ( ２２􀆰 ６ ｃＭ)、 ＬＧ１６ ( ２３􀆰 ６ ｃＭ)、
ＬＧ２０(２０􀆰 ６ ｃＭ)、ＬＧ２２(２２􀆰 ２ ｃＭ)、ＬＧ２３(２３􀆰 ２ ｃＭ)
和 ＬＧ３０(２２􀆰 ５ ｃＭ)上ꎮ
２.３　 偏分离标记分析

经过对 ４８６ 个 ＳＳＲ 多态性位点的卡方检测

(χ２<χ２０.０１ꎬ１ ＝ ２􀆰 ７１)ꎬ发现偏分离标记位点共计 １２４
个(占比 ２５􀆰 ５１％)ꎬ其中位于连锁群上的偏分离标

记共 ８６ 个ꎬ占偏分离标记总数的 ６９􀆰 ３５％ꎬ占连锁

群上标记总数的 ２０􀆰 ０５％ꎮ ｌｍ×ｌｌ 型偏分离标记 ５５
个ꎬ占偏分离标记总数的 ４４􀆰 ３５％ꎬ连锁群上标记

３５ 个ꎬ占该类型偏分离标记总数的 ６３􀆰 ６４％ꎬ占连

锁群上标记总数的 ８􀆰 １６％ꎮ ｎｎ×ｎｐ 型偏分离标记

５１ 个ꎬ占偏分离标记总数的 ４１􀆰 １３％ꎬ其中位于连

锁群 上 的 标 记 ３８ 个ꎬ 占 该 类 型 标 记 总 数 的

７４􀆰 ５１％ꎬ占连锁群上总标记数的 ８􀆰 ８６％ꎮ ｈｋ×ｈｋ
型偏 分 离 标 记 １８ 个ꎬ 占 偏 分 离 标 记 总 数 的

１４􀆰 ５２％ꎬ其中位于连锁群上的标记 １３ 个ꎬ占该类

型标记总数的 ７２􀆰 ２２％ꎬ占连锁群上标记数的

３􀆰 ０３％ꎮ
２.４　 紫薇株型性状的表型值分析

对 １８１ 株紫薇的株高、地径和分枝数等性状进

行统计和分析ꎮ 从表 １、图 ３ 可以看出ꎬ２ 个亲本金

幌与堇秀在株高、地径及分枝数等性状上均存在显

著差异ꎮ 株高、地径和分枝数的变异范围分别是

８.００~１７６􀆰 ００ ｃｍ、０.１０~ １􀆰 ７０ ｃｍ 和４􀆰 ００~ ４４􀆰 ００ 个ꎬ
变异系数分别为 ０􀆰 ５０、０􀆰 ４５ 和 ０􀆰 ５０ꎬ说明作图群体

中单株间存在差异ꎮ 株高、地径及分枝数的偏度

均>０ 且<１ꎬ均为正偏离ꎬ说明 ３ 个株型性状的分布

偏向母本金幌ꎮ
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左侧数据为遗传图距ꎬ右侧编号为 ＳＳＲ 位点ꎮ
图 １　 紫薇的简单重复序列(ＳＳＲ)遗传图谱(１)
Ｆｉｇ.１　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｍａｐｓ ｏｆ Ｌａｇｅｒｓｔｒｏｅｍｉａ ｉｎｄｉｃａ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔｓ (ＳＳＲ) (１)
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左侧数据为遗传图距ꎬ右侧编号为 ＳＳＲ 位点ꎮ
图 ２　 紫薇的简单重复序列(ＳＳＲ)遗传图谱(２)
Ｆｉｇ.２　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｍａｐｓ ｏｆ Ｌａｇｅｒｓｔｒｏｅｍｉａ ｉｎｄｉｃａ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔｓ (ＳＳＲ) (２)

Ａ:株高ꎻＢ:地径ꎻＣ:分枝数ꎻＰ１:金幌ꎻＰ２:堇秀ꎻ∗表示 Ｐ１ 与 Ｐ２ 在 ０.０５ 水平上有显著差异ꎮ

图 ３　 株高、地径和分枝数的频率分布

Ｆｉｇ.３　 Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｈｉｇｈꎬ ｇｒｏｕｎｄ ｄｉａｍｅｔｅｒ ａｎｄ ｂｒａｎｃｈ ｎｕｍｂｅｒ

２.５　 株型的 ＱＴＬ 定位

用 ＭａｐＱＴＬ ５.０ 软件的区间作图模块对株型性

状进行 ＱＴＬ 分析ꎬ检测到 ４ 个控制紫薇植株高度的

ＱＴＬ 位点ꎬ分别将其命名为 ｑＰＨ￣１￣１、ｑＰＨ￣６￣２、ｑＰＨ￣
２２￣３ 和 ｑＰＨ￣２９￣４(图 ４、表 ２)ꎮ 其中ꎬｑＰＨ￣１￣１ 位于

ＬＧ１ 连锁群上ꎬ在 ＮＢＪ９５１￣３６０ 与 ＮＢＪ１０４￣１１８ 之间ꎬ
加性效应值为－１􀆰 ７２ꎬ来自母本金幌ꎬ可解释表型变

异的 ４􀆰 ３２％ꎻ ｑＰＨ￣６￣２ 位 于 ＬＧ６ 连 锁 群 上ꎬ 在

ＮＢＪ１１３３￣２２０ 和 ＮＢＪ１１３７￣２３５ 之间ꎬ加性效应值为

０􀆰 ２３ꎬ来自父本堇秀ꎬ可解释表型变异的 ５６􀆰 ９３％ꎻ
ｑＰＨ￣２２￣３ 位于 ＬＧ２２ 号连锁群上ꎬ位于 ＮＢＪ２０２￣１００
和 ＮＢＪ４２￣１２０ 之间ꎬ加性效应值为 １􀆰 ４９ꎬ来自父本

堇秀ꎬ可解释表型变异的 ５５􀆰 ６１％ꎻ ｑＰＨ￣２９￣４ 位于

ＬＧ２９ 号连锁群上ꎬ 在标记 ＮＢＪ９５７￣１６０ 和标 记

２２８１ 江 苏 农 业 学 报 　 ２０２３ 年 第 ３９ 卷 第 ９ 期



ＮＢＪ１１３３￣３１５ 之间ꎬ加性效应值为－９􀆰 ９９ꎬ来自母本

金幌ꎬ可解释表型变异的 ２９􀆰 ８２％ꎮ

表 １　 株高、地径和分枝数的表型

Ｔａｂｌｅ １ 　 Ｐｈｅｎｏｔｙｐｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｈｉｇｈꎬ ｇｒｏｕｎｄ ｄｉａｍｅｔｅｒ ａｎｄ
ｂｒａｎｃｈ ｎｕｍｂｅｒ

表型　 　 Ｐ１ Ｐ２ Ｆ１ 变异范围

株高(ｃｍ) ２８.１１±３.６２∗ １５１.８７±１０.５２ ８２.４９±４１.５１ ８.００~１７６.００

地径(ｃｍ) ０.３３±０.１２∗ ０.９９±０.０７ ０.６５±０.３０ ０.１２~１.７０

分枝数(个) １０.１１±３.３３∗ ２２.１３±４.７０ １６.６７±８.２７ ４.００~４４.００

Ｐ１:金幌ꎻＰ２:堇秀ꎻ∗表示 Ｐ１ 与 Ｐ２ 的表型指标在 ０.０５ 水平有显著
差异ꎮ 株高、地径、分枝数的变异系数分别为 ０.５０、０.４５、０.５０ꎬ峰度
分别为－０.４７、０.４２、０.０８ꎬ偏度分别为 ０.４６、０.７５、０.６３ꎮ

　 　 本研究共检测到 ２ 个控制地径的 ＱＴＬ 位点ꎬ分

别命名为 ｑＰＤ￣１￣１、ｑＰＤ￣２２￣２ꎬ分别位于 ＬＧ１、ＬＧ２２
连锁群上(图 ３、表 ２)ꎮ ｑＰＤ￣１￣１ 在标记 ＮＢＪ１４￣２４０
和标记 ＮＢＪ４４０￣２４０ 之间ꎬ加性效应值为－１􀆰 ３３ꎬ来
自母本金幌ꎬ可解释表型变异的 ５６􀆰 ４３％ꎻｑＰＤ￣２２￣２
位于标记 ＮＢＪ１２１２￣２６０ 和标记 ＮＢＪ１５１￣１００ 之间ꎬ加
性效应值为－１􀆰 ７２ꎬ来自母本金幌ꎬ可解释表型变异

的 ５９􀆰 ０２％ꎮ
本研究还发现了控制分枝数的 １ 个 ＱＴＬ 位点ꎬ

命名为 ｑＢＮ￣２２￣１ꎬ位于 ＬＧ２２ 连锁群上ꎬ 在标记

ＮＢＪ１３３￣２０５ 和标记 ＮＢＪ７８２￣３１０ 之间ꎬ加效应值为

－２􀆰 ３２ꎬ来自母本金幌ꎬ可解释表型变异的 ５４􀆰 ６０％
(表 ２)ꎮ

表 ２　 株高、地径和分枝数 ３ 个性状的数量性状座位(ＱＴＬ)分析

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔ ｌｏｃｕｓ (ＱＴＬ) ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｈｉｇｈꎬ ｇｒｏｕｎｄ ｄｉａｍｅｔｅｒ ａｎｄ ｂｒａｎｃｈ ｎｕｍｂｅｒ

性状　 　 连锁群　 　 ＱＴＬ　 ＬＯＤ 相邻标记　 　 位置(ｃＭ) 加性效应值 贡献率(％)

株高 ＬＧ１ ｑＰＨ￣１￣１ ３.１ ＮＢＪ９５１￣３６０、ＮＢＪ１０４￣１１８ ２７.０~３１.６ －１.７２ ４.３２

ＬＧ６ ｑＰＨ￣６￣２ ３.２ ＮＢＪ１１３３￣２２０、ＮＢＪ１１３７￣２３５ １６.０~２２.０ ０.２３ ５６.９３

ＬＧ２２ ｑＰＨ￣２２￣３ ３.１ ＮＢＪ２０２￣１００、ＮＢＪ４２￣１２０ １５.０~２２.０ １.４９ ５５.６１

ＬＧ２９ ｑＰＨ￣２９￣４ ３.１ ＮＢＪ９５７￣１６０、ＮＢＪ１１３３￣３１５ １１.０~２７.０ －９.９９ ２９.８２

地径 ＬＧ１ ｑＰＤ￣１￣１ ３.２ ＮＢＪ１４￣２４０、ＮＢＪ４４０￣２４０ ３３.０~３５.０ －１.３３ ５６.４３

ＬＧ２２ ｑＰＤ￣２２￣２ ３.１ ＮＢＪ１２１２￣２６０、ＮＢＪ１５１￣１００ ７.０~１４.０ －１.７２ ５９.０２

分枝数 ＬＧ２２ ｑＢＮ￣２２￣１ ３.２ ＮＢＪ１３３￣２０５、ＮＢＪ７８２￣３１０ ３０.０~４０.０ －２.３２ ５４.６０

ＱＴＬ:数量性状基因座ꎻＬＯＤ:２ 个基因座是否在染色体上很近ꎻ∗:加性效应来自于母本金幌ꎮ

３　 讨 论

３.１　 分子标记的选择

目前常见的分子标记大致分为 ４ 类:基于杂交

的分子标记、基于 ＰＣＲ 技术的分子标记、杂交和

ＰＣＲ 技术相结合的分子标记及单核苷酸多态性标

记[１８￣２０]ꎮ 简单重复序列(ＳＳＲ)标记具有操作简便且

数量丰富的特点ꎬ能够揭示较高的多态性ꎬ同时具有

多等位基因特性ꎬ能够提供较高的信息量ꎬ不受外界

环境干扰ꎬ检测高效快速ꎬ被广泛应用于作物、林木

等植物的遗传图谱构建[２０￣２１]ꎮ 本研究以 １８１ 株 Ｆ１

代分离群体为作图群体ꎬ利用 ＳＳＲ 标记进行作图分

析ꎬ构建了 １ 张包含 ４２９ 个 ＳＳＲ 位点的紫薇遗传连

锁图谱ꎬ覆盖紫薇基因组总长度的１ ９９８.８１ ｃＭꎮ 该

连锁图谱框架结构己初步形成ꎬ并可为后续相关基

因及 ＱＴＬ 定位提供基础ꎮ
３.２　 偏分离标记与遗传图谱

在 ＤＮＡ 标记连锁图谱的制作过程中ꎬ常常会遇

到大量 ＤＮＡ 标记偏离孟德尔分离比例的现象ꎮ 番

茄[２２]、水稻[２３]、棉花[２４]等作物均有关于偏分离标记

在特定连锁群上集中分布或偏向于某一亲本的描

述ꎮ 在桃[２５]、杧果[２６] 等多年生果树的遗传图谱作

图过程中也普遍存在 ＤＮＡ 标记的偏分离现象ꎮ
Ｂｒａｄｓｈａｗ 等[２７]研究发现ꎬ偏分离的标记和正常分离

的标记几乎具有相同的作图效率ꎮ 在本研究中ꎬ偏
分离标记位点共计 １２４ 个ꎬ占多态性位点总数的

２５􀆰 ５１％ꎬ其中连锁群上的偏分离标记共计 ８６ 个ꎬ占
偏分离标记总数的 ６９􀆰 ３５％ꎬ占总连锁群上标记数

的 ２０􀆰 ０５％ꎬ分别低于水稻、棉花等作物的偏分离标

记水平[２８￣２９]ꎮ 标记偏分离的原因可能是多方面的ꎬ
如亲本遗传差异较大、分离群体偏小、致死基因的存

在及亲本杂交过程中存在染色体结构重排、缺失、插
入和突变等[３０￣３５]ꎮ 此外ꎬ值得注意的是ꎬ紫薇图谱

中 ８６ 个偏分离标记出现在 １２ 个连锁群的端部ꎬ与
水稻[３６]、番茄[３７]、咖啡[３８] 等作物的研究结果相似ꎮ
本研究还对部分黄化 Ｆ１代植株长势、地径和植株高
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图 ４　 株型的数量性状座位(ＱＴＬ)定位

Ｆｉｇ.４　 Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔ ｌｏｃｕｓ (ＱＴＬ) ｍａｐｐｉｎｇ ｏｆ ｐｌａｎｔ ａｒｃｈｉｔｅｃｔｕｒｅ

度 ３ 个性状进行 ＱＴＬ 的定位与分析ꎬ推测有部分黄

化 Ｆ１代植株在幼年时期因叶片黄化而死亡ꎬ这可能

导致 ＳＳＲ 标记出现偏分离的现象ꎮ
３.３　 ＱＴＬ 在连锁群上的分布特点

株高、分枝数、地径等性状是紫薇株型的重要指

标ꎮ 在相同环境条件下ꎬ紫薇金叶品种金幌与野生

型品种堇秀在株高、地径等性状上存在显著差异ꎬ其
Ｆ１代群体中在不同个体之间同样存在较大差异ꎬ这
种非环境因素造成的差异必然存在分子水平的调控

机制ꎮ 因此ꎬ对株高、地径等性状进行 ＱＴＬ 定位研

究有利于了解其在分子水平的调控机制ꎮ
前人研究发现ꎬ株高相关的 ＱＴＬ 位点具有较高

的环境稳定性ꎬ来自父母本的等位基因均可能起到

增效作用[３９￣４１]ꎮ 在本研究中ꎬ笔者鉴定了 ４ 个与株

高相关的 ＱＴＬ 位点ꎬ效应值为 －９􀆰 ９９~ １􀆰 ４９ꎬ其中

ｑＰＨ￣１￣１、ｑＰＨ￣２９￣４ 来自母本金幌ꎬ表型贡献率分别

为 ４􀆰 ３２％、２９􀆰 ８２％ꎬｑＰＨ￣６￣２、ｑＰＨ￣２２￣３ 来自父本堇

秀ꎬ表型贡献率分别为 ５６􀆰 ９３％、５５􀆰 ６１％ꎮ 上述结果

表明ꎬ紫薇中存在控制株高的主效 ＱＴＬ 位点ꎮ
地径相关的 ＱＴＬ 定位研究主要集中在木本植

物中ꎬ如在杨树[４２]、香榧[４３] 等木本植物中均检测到

与地径相关的 ＱＴＬ 位点ꎮ 在本研究中ꎬ我们共检测

到 ２ 个与地径相关的 ＱＴＬ 位点ꎬ分别为 ｑＰＤ￣１￣１、
ｑＰＤ￣２２￣２ꎬ分别位于 ＬＧ１、ＬＧ２２ 连锁群上ꎬ加性效应
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值分别为－１􀆰 ３３、－１􀆰 ７２ꎬ均来自母本金幌ꎬ分别可解

释表型变异的 ４􀆰 ３２％、５９􀆰 ０２％ꎮ 上述结果说明ꎬ紫
薇中存在控制地径的主效 ＱＴＬ 位点ꎮ

张福敏[４２] 检测到 ２ 个与杨树萌枝数相关的

ＱＴＬꎬ均位于父本银白杨图谱上ꎬ分别为 ＮＳ￣１、ＮＳ￣２ꎬ
均位于 ａｌ￣２ 连锁群上ꎬＮＳ￣１ 可解释 ８􀆰 ２５％的表型变

异ꎬ２ 个 ＱＴＬ 共解释了 １６􀆰 ３８％的表型变异ꎮ 在本研

究中ꎬ笔者检测到 １ 个紫薇分枝数 ＱＴＬ 位点( ｑＢＮ￣
２２￣１)ꎬ位于 ＬＧ２２ 连锁群上ꎬ加性效应值为 ２􀆰 ３２ꎬ来
自母本金幌ꎬ可解释表型变异的 ５４􀆰 ６０％ꎬ较高的表

型贡献率表明该位点可能是控制分枝数的主效 ＱＴＬ
位点ꎮ
３.４　 紫薇中存在功能相关基因的紧密连锁效应

在检测数量性状 ＱＴＬ 的过程中ꎬＱＴＬ 在分布上

有区域化趋势ꎬ表现出一因多效或紧密连锁效应[４４]ꎮ
Ｋｅｎｉｓ 等[４５]发现ꎬ与苹果果实性状相关的 ＱＴＬ 集中在

第 １０、１６ 连锁群上ꎮ 这一现象在梨[４６]、玉米[４７]、水
稻[４８]和冰草[４４]等植物上均有报道ꎮ 上述证据表现

出一因多效或紧密连锁效应ꎬ也可以从遗传上解释不

同性状间存在的相关性ꎬ进一步说明具有相关功能的

基因成簇分布ꎮ 对紫薇分枝数、地径与植株高度 ３ 个

与生长相关的性状进行 ＱＴＬ 定位与分析发现ꎬ３ 个性

状中检测到的 ７ 个 ＱＴＬ 位点集中分布在 ＬＧ１、ＬＧ２２
和 ＬＧ２９ 等 ４ 个连锁群上ꎬ在连锁群 ＬＧ１、ＬＧ２２ 上均

有 ４ 个 ＱＴＬ 共分离或紧密连锁的现象ꎮ 其中ꎬ共分

离或紧密连锁的 ＱＴＬ 数目最多的是 ＬＧ２２ꎬ均定位于

标记位点 ＮＢＪ１５７￣１４５ 附近ꎬ说明控制同一性状的

ＱＴＬ 位点分布在相同连锁群的不同或相邻位置ꎮ 上

述结果表明ꎬ可能存在与株高、地径和分枝数等性状

相关的关键基因ꎮ
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