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　　摘要：梨是典型的配子体自交不亲和果树，自交授粉结实率低，生产中须合理配置授粉品种才能获得理想产量。
通过鉴定梨品种的Ｓ基因型可为梨园合理配置授粉品种提供依据；因此，笔者收集、整理现有已鉴定的梨品种Ｓ基因
型，建立基于Ｓ基因型的梨树授粉品种自动配置系统。该系统的主要功能包括后台数据维护管理，以及基于 Ｓ基因
型、花期、地区适栽性等因素为用户提供查询、对比梨树品种授粉亲和性的功能，并推荐适宜的授粉品种。该系统包括

计算机端网页查询系统，并创新建立移动设备端入口，应用便捷，对生产实践具有重要意义。
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　　梨是我国乃至全世界的主要水果之一，目前我国梨树栽
培面积为１１３．７万ｈｍ２，总产量为１６２６．６万ｔ，分别占世界梨
树栽培总面积、总产量的７０．１％、６９．０％（ＦＡＯ，２０１２）。生产
中合理配置授粉品种对于提高果实座果率具有重要意义。梨

树有数千个品种，常见的栽培品种也有数百种，我国梨树分布

面积广，各地区均有其适栽品种。梨树分属白梨系统、砂梨系

统、秋子梨系统、新疆梨系统、西洋梨系统等，其树体结构、果

实性状、栽培管理措施差异性较大。

梨属于典型的自交不亲和性果树，绝大多数梨品种自花

授粉不结实，生产中须合理配置授粉树或采用人工授粉等辅

助措施才能保证坐果。此外，梨属果树还存在品种间杂交授

粉不亲和现象。研究表明，梨自花授粉不结实、品种间杂交授

粉不结实受Ｓ基因控制，表现为自花授粉或相同 Ｓ基因型品
种间授粉不结实，只有不同 Ｓ基因型的品种相互授粉才能正
常结实。Ｓ基因型的鉴定及应用对于生产实践中合理搭配品
种、保证梨树授粉受精、促使梨果高产及稳产具有重要意义。

１　Ｓ基因型的研究进展

日本最早对梨 Ｓ基因型进行研究，利用田间杂交试验的
坐果率判断亲本的 Ｓ基因型。坐果率小于３０％则２个品种
杂交不亲和，品种的Ｓ基因型相同；坐果率大于６０％为亲和，
品种的 Ｓ基因型不同。日本学者应用该方法首先鉴定出
Ｓ１～Ｓ７－ＲＮａｓｅ等７个Ｓ基因

［１－６］。该方法的研究结果最直

接，但田间试验周期长，且杂交授粉结实率受环境因素影响

较大。

张绍铃等应用花柱离体培养法将不同品种异花授粉后切

取花柱，经过培养，观察花柱基部是否长出花粉管来鉴定Ｓ基
因型［７］。该方法虽省工、高效，但对试验条件和操作技能要

求较高。

Ｓａｓｓａ等通过分离鉴定梨花柱中的可溶性蛋白质（ＩＥＦ－
ＰＡＣＥ和２Ｄ－ＰＡＣＥ）来确定 Ｓ基因型［８－９］，但此方法操作复

杂且技术要求高。

通过比较分析日本梨 Ｓ１～Ｓ７基因 ＨＶ区、内含子序列的
差异，建立Ｓ基因 ＤＮＡ水平的 ＰＣＲ－ＲＦＬＰ检测体系［１０－１２］。

以此方法分离的Ｓ基因可直接确定其属于 Ｓ１～Ｓ７中的哪个
类型，而无法检测Ｓ１～Ｓ７以外的Ｓ基因类型。

江南等利用基因芯片技术对品种丰富的梨进行Ｓ基因型
鉴定［１３］，但该方法过程复杂、费用较高。

随着生物技术的发展，利用Ｓ基因两端保守区ＤＮＡ序列
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的差异特性设计特异性引物，直接对 Ｓ基因进行 ＰＣＲ扩增。
采用该方法已成功鉴定出白梨、砂梨、秋子梨、新疆梨、西洋梨

系统部分生物型梨品种的 Ｓ基因型。该方法技术简便易行，
但分离出的Ｓ基因片断需在 Ｇｅｎｅｂａｎｋ中进行序列比对以确
定Ｓ基因类型［１４－２１］；若找不到与之同源性较高的己知 Ｓ基
因，则须进行目的基因 ｍＲＮＡ反转录试验，克隆出 Ｓ基因的
全长序列。该方法确定Ｓ基因类型的准确率很高，但试验过
程复杂、费用较高。

我国有近３０００个梨品种，目前仅少数品种的 Ｓ基因型
被确定，但其准确性尚有待验证，且缺少统一整理和规划。部

分主栽品种特别是近年来新鉴定或审定品种的Ｓ基因型仍然
未知。目前Ｓ基因型鉴定主要以发表科研论文为公开手段，
使用或了解的主要为科研人员，在实际生产中应用有限。

２　基于Ｓ基因型的梨树授粉品种自动配置系统

授粉品种的合理配置首先取决于主栽品种的 Ｓ基因型，
而授粉品种与主栽品种的花期是否重叠，以及对栽培地区的

适应性等因素同样决定授粉品种合理与否。鉴于以上因素，

通过收集整理现有Ｓ基因型鉴定成果，建立一套较为完整的
基于Ｓ基因型的梨树授粉品种自动配置系统，并将不断完善。
该系统根据主栽品种的Ｓ基因型、花期、栽培地区自动筛选适
宜的授粉品种，为当前梨树生产提供理论指导。

２．１　系统架构
２．１．１　平台注册　建设专业网站页面，用于该系统的用户注
册、登录、使用，网站地址为 ｈｔｔｐ：／／ｙｚ２．ｌｉｖｅｆａｒｍ．ｃｎ／Ｄｅｆａｕｌｔ．
ａｓｐｘ。本系统属于公益性开发与应用，面向梨树栽培及研究
相关的企业、科研单位、果农、技术员、推广人员等，并免费提

供用户注册、查询、使用，以期改善我国梨树栽培现状，提高从

业人员的栽培技术水平。

２．１．２　系统总体框架设计　通过收集、整理现有品种的Ｓ基
因型鉴定结果，在南京农业大学梨工程技术研究中心试验基

地调查各品种梨树的盛花期，结合现有品种对不同地区的适

应性，进行适宜授粉品种的对比、筛选、推荐。基于 Ｓ基因型
的梨树授粉品种自动配置系统总体框架见图１。

２．２　功能介绍
２．２．１　梨授粉品种配置库的建立　梨树授粉品种的配置主
要取决于主栽品种与授粉品种的Ｓ基因型、花期相遇性、地区
栽培适应性。该系统将各品种特征表示为一组集合，包括梨

品种名称、Ｓ基因型、盛花期时间、适栽地区、是否存在花粉败
育、是否优先推荐等，并通过Ｅｘｃｅｌ软件建立梨授粉品种配置

库（图２），实现系统功能。

２．２．２　品种间授粉亲和性鉴定　由用户根据意愿筛选任意
２个梨树品种，分别填入对应栏目中，并选择拟定植的省（市、
自治区）。系统后台将自动对比２个品种的Ｓ基因型、盛花期
相遇天数、本省（市、自治区）的适栽性，并在页面下方分别显

示对比意见（图３）。
授粉亲和性：Ｓ基因型有 １个或１个以上不同的为“亲

和”，Ｓ基因型完全相同的为“不亲和”。地区适栽性：２个品
种均适宜该地区栽培为“适宜”，否则为“不适宜”。花期同步

性：２个品种的盛花期重叠３ｄ（或以上）为“适宜”，否则为
“不适宜”。备注：若其中１个品种花粉不育或花粉量少，则
以红色字体提示“某某品种花粉不育，不能作为授粉树，定植

时请注意！”。

２．２．３　授粉品种推荐　由用户根据意愿筛选任意１个主栽
梨树品种（以下称为选定品种），填入对应栏目中，并选择拟定

植的省（市、自治区）。系统后台将自动对比，筛选并推荐该品

种适宜的授粉品种，在页面下方分别显示推荐意见（图４）。
授粉亲和性的品种：首先筛选出具有１个或１个以上与

选定品种Ｓ基因型不同的其他品种；其次，在所选品种群中筛
选与选定品种盛花期相遇３ｄ（或以上）的品种；最后，在所选
品种群中筛选后台标记为“优先推荐”的品种（多为国内外主

栽品种），并将品种名列出备选。栽培地区适栽品种：在所选

品种群中筛选出适宜该地区栽培的品种（由于各品种地区适

栽性难以统一界定，此项单独列出，仅为用户提供意见）。备

注：若选定品种或筛选出的某一品种花粉不育或花粉量少，则
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以红色字体提示“某某品种花粉不育，不能作为授粉树，定植

时请注意！”。

２．２．４　授粉树定植方案推荐　提出几项生产实践中常用的
主栽品种树与授粉树定植方案供用户参考，最大程度保证主

栽品种与授粉品种之间的传粉（图５）。

３　结语

基于Ｓ基因型的梨树授粉品种自动配置系统可根据不同
梨品种的Ｓ基因型、花期、地区适栽性等主要因素自动配置或
推荐适宜的梨主栽及授粉品种，系统界面简单易懂，初步接触

梨树种植的人员也能轻松掌握本系统。系统内的梨树品种 Ｓ
基因型是在收集整理大量文献、书籍等专业领域知识的基础

上建立的，并根据南京农业大学梨工程技术研究中心的最新

研究成果进行补充完善，保证了系统对比结论的准确性。

系统内各梨树品种的 Ｓ基因型多来自现有文献和书籍，
对目前主栽品种和适栽地区较为系统的鉴定和调查尚未形

成，在今后的系统完善过程中将优先补充现有主栽品种的相

关信息。
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