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[摘 要] 通过对已有资料的分析，从芸薹属作物分子连锁图的现状，芸薹属作物比较 

作图研究 以及重要农艺性状 的分子标记等方面 ，概述 了芸薹属作物分子标记 的研究进 展，并 

对今后的研究方向提 出了建议 
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1 芸薹属作物分子连锁图的现状 

芸薹属有许多重要的栽培种，包括 3个二倍体，如B．oleracea(2n一 一18 genome 

CC)，B．campestris(2n~2x=20 genome AA)，B．m'gra(2n=2z一16 genome C)；3个多 

倍体，如 B．naptZ5(2n一2x=38 genome AACC)，B．carrinata(2n一4 一16 genome BC)一 

B．juncea(2n一4z 36 genom AABB)，其中B．olracea又包含许多变种。所以芸薹属遗 

传信息十分丰富，是研究遗传学的理想材料。遗憾的是由于～直缺乏一套行之有效的形态 

学或生理遗传学标记．在芸薹属中一直未进行系统化的遗传学分析 ，以及基因所控制的农 

艺性状作图研究0]，但确定了一些同工酶位点作为标记0 ]。 

近年来，DNA标记系统的迅速发展大大促进了蔬菜作物尤其是芸薹属作物遗传学育 

种的研究。Slocum等嘲用 RFLP标记建立了 B．oleracea的连锁 图，图中含标记数 目258 

个，覆盖基因组长度 820 cM(图距单位，Centi—morgan)。在此之后，芸薹属作物分子连锁 

图的绘制得到迅速地发展(表 1)，Chyi等 用 B．rapa的 Fz群体构建 RFLP标记连锁 图， 

含有标记数 目360个 ，覆盖基因组长度达 1 876 cM，是芸薹属已构建的连锁 图中所含标 

记数 目最多的 1个。总体看来 ，芸薹属遗传 图谱绘制中，甘蓝图谱涉及 200多个标记，日． 

rapa连锁 图共涉及 300~400个标记，黑芥图谱约有 100个标记，甘蓝型油菜涉及约 300 

个标记 ，这些标记中，RFLP标记偏多，其他类型标记偏少。尽管已经在利用附加系或代换 

系把已经发现的连锁群定位于各 自的染色体上，但这方面的努力还不够。 

2 芸薹属作物的比较作图 

通过芸薹属作物间的比较作 图发现，芸薹属作物各种类之间染色体呈现重排现象。在 

不同的芸薹属二倍体作物中染色体倒位与易位有所不同，但不同种类在较大区段染色体 
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上基因的排列位置一致，甚至四倍体和二倍体的芸薹属作物的基因组也显示 了相当大的 
一 致性 ““ 。Lydiate等 据 B．napus的 RFLP连锁图表明，栽培芸薹属作物和同一种 

野生种的基因组排列位置一致 ，这说明芸薹属作物染色体呈现较高的保守性。这种关系的 

发现不仅在起源演化研究上具有重要意义，而且在分子标记育种及基因克隆方面也有重 

要作用。据研究，作为植物生化、生理、分类及分子遗传学的模式植物拟南芥(Arabidopsis 

thaliana)和芸薹属是亲缘关系较近的物种，Kowalski等[1 通过 比较作图表明，覆盖拟南 

芥基因组 24．6 的 I1个保守区域，在B．oleracea基因组中覆盖了29．9 的区域。这些表 

明，随着研究的深入 2种近缘作物之问转移遗传信息一定会成为可能，而且还能为共线性 

的假设提供有力的证据 。 

表 1 芸薹属已构建的分子连锁图 

在芸薹属甚至十字花科植物中，对控制开花的基 因是研究得 比较多的。利用在 A． 

thallana中定位的控制开花时间的基因CO(已被克隆)邻近 I．5 m6(百万碱基对)区域的 

RFLP探针，Lagercrantz掣“ 发现B．nlgra的LG：，LG。，LG8 3个连锁群都存在对应的 

共线性区域，其中LGz和 LGs 2个连锁群对应区域存在控制开花时间的QTL位点，分别 
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控制总变异的 53 和 12 。Osborn等 认为，13rassicas控制开花时问的 QTL在种 内和 

种 问都处于 同源染色体的相似区域。而且此种关系已在玉米和高粱(Sorghum)中发 

现“ 。事实证明，Brassica的一些重复区段显示 了和 Arabidopsis thal~na第 5染色体的 

末端区域的相似性“ 。这种染色体组之间保守性和共线性关系表明，可以利用模式植物 

A+thaliana已构建的分子标记图谱和物理图谱信息研究 Brassica的染色体组，进行 

Brassica染色体组的染色体步移。 

在芸薹属内部 ，通过比较作图发现 ，B olaracea的连锁图有 8条在 B+napus的连锁图 

中处于保守位置。这些保守 区段的存在反应了A和 C基因组的同源性。Lagercrantz等 

比 较 分属 A，B，C 3个 不 同基 因组 的 3种植 物 B．rapa(H=10)，B nigra(H一 8)和 

B．oleracea(一一9)的RFLP图谱发现 ，2个不同染色体组的不同片段之问具有非常明显的 

共线性关系。通过比较以后，Cheung等 指出，除了B+napus的连锁群有 1个附加性位 

点 出现外 ，在 B．oleracea中 S一位点的连锁群和 B．napus的连锁群有相当程度的同源性。 

3 芸薹属作物重要农艺性状的分子标记及基因定位 

由于分子标记的发展，目前人们已有可能将复杂的数量性状进行分解，象研究质量性 

状一样对控制数量性状的多个基因分别进行研究，从而使数量遗传研究取得了突破性 的 

进展。目前，对芸薹属的各种数量性状的分子标记已经广泛开展 。Camargo等【】 通过甘蓝 

品种“BI一16”和抗病青花菜“OSUCR一7 杂交的 F 家系，找到 了与甘蓝抗 Xanthomonas 

campestris pv．camper,s有关的若干个数量基因座位。有关苗期抗性 的 QTL分别位于 

LG：，LG。，LG，和 LGa，而成株期抗性的QTL分别位于 LG 和 LG。，和苗期的 2个位点相 

同。Voorips等 通过甘蓝的DH群体来定位抗 clubfoot的有关基因，发现了pb一3，pb一4 2 

个主效基因座位和 个微效基因座位，pb一3和 pb 4分别定位于 LG 和 LG 上。Benoit 

等 通过 RFLP标记构建 Brassica oleracea的连锁图发现，有 2个与甘蓝根肿病 2号生 

理小种抗性基 因连锁的标记，2个标记分别定位于 LG 和 LG 上。Kennard等 对一个 

甘蓝和青花菜的F。群体的农艺性状分析表明，茎部性状集中分布在 3c，8c；叶片性状集中 

分布于 4c，5c。他们还发现 ，一些控制同一性状的不同 QTL位点分布与不同连锁群重复 

的 RFLP标记分布具有平行关系。 

利用连锁图，人们可以进行重要基因及所感兴趣的基因定位，包括主效基因和 QTL。 

Ferreira[163通过 132个 RFLP位点的连锁图，表明 B．napus有关春化要求的基因和 7个 

位点连锁 ，定位于第 9个连锁群。确定 了有关春化要求的主效基因Wg6bl0。Nozaki等 

关于 B．campesrtis的抽薹时间做 了一些分析，表明抽苔时间与 2个同工酶标记紧密连锁 ， 

还有 6个 RAPD标记和该性状连锁，主效基因位点分布在第 8和第 9连锁群上。这些重 

要性状的分子标记为芸薹属作物育种提供了有力的帮助。其他一些重要性状也已得到明 

确标记，如甘蓝的黑腐病抗性L1 、根肿病抗性0 、油菜 0的 CMS恢复基 因、硫苷含量、白 

腐病抗性等。大量分子标记的产生，为育种提供了明确的指导。 

通过与重要性状紧密连锁的标记 ，可对所需要的性状进行早期、间接、准确地选择．即 

所谓的分子标记辅助育种(MAS)。王晓 利用 BSA 分析法获得了 1个与甘蓝显性雄 

性不育基因 MS连锁的 ERPAD标记 ，在辅助 2个甘蓝 自交系回交一代及 2个青花菜 自 

维普资讯 http://www.cqvip.com 

http://www.cqvip.com


第 3期 陈书霞等：芸薹属作物分子标记研究 

交系 回交一代 的MS基 因转育中预测的准确性超过 90 。 

4 问题与展望 

纵观芸薹属分子连锁图，所用的 RFLP标记较多，而其他类型的标记则相对较少，尤 

其是 AFLP和 SSR标记，而且所用的群体多为F2分离群体。B．napas中用 DH群体构建 

了一些永久图谱，但缺点是不够完整 总体来说，芸薹属作物在连锁图绘制上，亟待船决的 

问题是 ：要增加标记的数目，增加图谱的饱和度，同时要积极创造条件构建 DH群体。除此 

之外，要把 RFLP标记转换为以 PCR为基础，易于操作、容易为人们所掌握 的技术 ，还要 

通过深人地研究比较作图，达到芸薹属作物的遗传信息及探针共享 ，这样就可对整个芸薹 

属作物进行更深人地研究，使连锁图在育种中发挥更大作用。 

总之，通过数量性状基因位点作 图，一些数量基因已被绘制在连锁 图上 ，而且也找到 

了与其紧密连锁的分子标记 如果人们把其与建立 YAC(Yeast artificial chromosome)库 

或 BAC(Bacterlal artifial chromosome)库结合起来．则可以进行目标基因图谱克隆 目前 

番茄的多个抗病基 因已被克隆 J 相信通过分子标记技术和高密度 的基因图谱，人们会 

尽快明了数量性状的机理 ，为育种打下 良好基础 
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Studies oil molecular markers of Brassica crops 

CHEN Shu．xia ．W ANG Xiao—wn ，CHENG Zhi．bui ，FANG Yu．1in 

(1 Department Horticulture，Northwest Sciem'e and Technology Univ~sity of 

Agriculture and Fore~try，Yahgling，Shaanxi 712100·China} 

2Institute 0{VegetableCrops．Chinese Academy ．4gncult~al Sciences Belting 100086，China) 

Abstract：Advances in studies of molecular markers of Brassica crops were 

summarized from the following aspects：the state of molecular mapping，the study of 

comparative mapping and the molecular marker of important traits．Suggestions on the 

forthcoming studies were also made in the present paper． 

Key words：Brassica crops；molecular marker；moletular linkage map；Gene mapping 
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