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　　摘要：以湖羊ＳＰＬＵＮＣ１基因为研究对象，利用生物信息学方法对其编码的蛋白进行理化性质、信号肽、跨膜区域、
亚细胞定位、二级结构、三级结构、保守区域分析，并构建系统发育树。结果表明，湖羊 ＳＰＬＵＮＣ１蛋白的分子量为
２６．５３ｋｕ，理论等电点为５．０７。ＳＰＬＵＮＣ１蛋白Ｎ端存在信号肽，亚细胞定位在细胞外。ＳＰＬＵＮＣ１蛋白质的二级结构
主要为α螺旋和无规则卷曲。该蛋白由４股反平行的肽段形成的 β折叠片和２个 α螺旋组成的桶形结构域组成。
系统发育树分析表明，湖羊的ＳＰＬＵＮＣ１蛋白在山羊、牛、猪、人、小鼠中，与山羊首先聚为一类，后与牛聚为一类，这与
动物学分类结果一致。
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　　短的上腭、肺及鼻咽上皮克隆１（ｓｈｏｒｔｐａｌａｔｅ，ｌｕｎｇａｎｄｎａ
ｓａｌｅｐｉｔｈｅｌｉｕｍｃｌｏｎｅ１，ＳＰＬＵＮＣ１）因其特异表达于上腭、肺及
鼻咽上皮而被命名。Ｗｅｓｔｏｎ等首次克隆了小鼠的 ＳＰＬＵＮＣ１
基因［１］。ＳＰＬＵＮＣ１具有分泌物的生化特性［２］，分布于细胞胞

浆中［３］。人、小鼠、牛、猪ＳＰＬＵＮＣ１分别定位于２０号染色体、
２号染色体、１３号染色体、１７号染色体。研究表明哺乳类动
物物种拥有共同的 ＳＰＬＵＮＣ１表达模式，即在口咽部、上呼吸
道、唾液腺和气管表达，且在革兰阴性细菌引起的呼吸道感染

中能起到抗菌及抗炎双重作用［４］。Ｌｉｕ等证明了 ＳＰＬＵＮＣ１
是吸道病原菌感染肺部黏膜固有免疫防御相关决定性成

分［５］。Ｃｈｕ等证实ＳＰＬＵＮＣ１是一种新的宿主防御肺炎支原
体蛋白，体内过表达的ＳＰＬＵＮＣ１能显著地抑制肺部肺炎支原
体的载荷量［６］。此外，ＳＰＬＵＮＣ１在维持上呼吸道稳态方面也
起了重要的作用［７］。目前，有关人和小鼠的ＳＰＬＵＮＣ１基因功
能已有相关报道，但未见有关羊的ＳＰＬＵＮＣ１相关功能及其生
物信息学分析的报道。在此前的研究中，笔者采用 ＲＡＣＥ技
术，从湖羊的肺组织中克隆得到 ＳＰＬＵＮＣ１ｃＤＮＡ序列，并在
ＧｅｎＢａｎｋ上登录（登录号：ＫＪ７４９８２８．１）。本研究利用生物信
息学方法对湖羊ＳＰＬＵＮＣ１基因序列进行分析，为进一步研究
湖羊ＳＰＬＵＮＣ１蛋白的生物学功能奠定基础。

１　材料与方法

１．１　生物信息学数据库和软件
ＮＣＢＩ（美国生物技术研究中心）：ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．

ｎｉｈ．ｇｏｖ／ｂｌａｓｔＥＸＰＡＳＹ：ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｕｓ．ｅｘｐａｓｙ．ｃｈ（蛋白质数据
库）；ＭＥＧＡ５．０５软件；ＲａｓＭｏｌ软件。

１．２　湖羊ＳＰＬＵＮＣ１基因ｃＤＮＡ全长的获得
从湖羊肺组织中提取ＲＮＡ，利用ＲＡＣＥ技术分别扩增出

ＳＰＬＵＮＣ１的 ３′末端和 ５′末端序列并送基因公司测序，用
ＤＮＡＭＡＮ软件将测序结果进行拼接，获得湖羊 ＳＰＬＵＮＣ１
ｃＤＮＡ的全长序列。湖羊ＳＰＬＵＮＣ１ｃＤＮＡ的全长序列的具体
克隆步骤参照文献［８］。
１．３　生物信息分析方法

利用在线分析工具 ＰｒｏｔＰａｒａｍ（ｈｔｔｐ：／／ｗｅｂ．ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ／
ｐｒｏｔｐａｒａｍ／）对湖羊ＳＰＬＵＮＣ１基因编码的蛋白质进行氨基酸
理化分析。利用在线分析工具 ＮｅｔＮＧｌｙｃ１．０Ｓｅｒｖｅｒ（ｈｔｔｐ：／／
ｗｗｗ．ｃｂｓ．ｄｔｕ．ｄｋ／ｓｅｒｖｉｃｅｓ／ＮｅｔＮＧｌｙｃ／）对湖羊 ＳＰＬＵＮＣ１基因
编码的蛋白质进行糖基化位点分析。利用在线分析工具

ＷｏＬＦＰＳＯＲＴ（ｈｔｔｐ：／／ｗｏｌｆｐｓｏｒｔ．ｏｒｇ）、ＴａｒｇｅｔＰ１．１Ｓｅｒｖｅｒ（ｈｔ
ｔｐ：／／ｗｗｗ．ｃｂｓ．ｄｔｕ．ｄｋ／ｓｅｒｖｉｃｅｓ／ＴａｒｇｅｔＰ／）和 ＳｉｇｎａｌＰ－３．０（ｈｔ
ｔｐ：／／ｗｗｗ．ｃｂｓ．ｄｔｕ．ｄｋ／ｓｅｒｖｉｃｅｓ／ＳｉｇｎａｌＰ－３．０／）对 湖 羊
ＳＰＬＵＮＣ１蛋白在真核细胞的亚细胞位置和信号肽进行分析。
利用在线分析工具 ＴＭＰｒｅｄ（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｃｈ．ｅｍｂｎｅｔ．ｏｒｇ／
ｓｏｆｔｗａｒｅ／ＴＭＰＲＥＤ＿ｆｏｒｍ．ｈｔｍｌ）对湖羊ＳＰＬＵＮＣ１蛋白进行跨膜
区分析。利用在线分析工具ＳＯＰＭＡ（ｈｔｔｐ：／／ｎｐｓａ－ｐｂｉｌ．ｉｂｃｐ．
ｆｒ／ｃｇｉ－ｂｉｎ／ｎｐｓａ＿ａｕｔｏｍａｔ．ｐｌ？ｐａｇｅ＝ｎｐｓａ＿ｓｏｐｍａ．ｈｔｍｌ）预测
湖羊ＳＰＬＵＮＣ１蛋白二级结构进行分析。利用 ＮＣＢＩ的在线
分析工具 Ｂｌａｓｔ（ｈｔｔｐ：／／ｂｌａｓｔ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／Ｂｌａｓｔ．ｃｇｉ？
ＣＭＤ＝Ｗｅｂ＆ＰＡＧＥ＿ＴＹＰＥ＝ＢｌａｓｔＨｏｍｅ）对湖羊 ＳＰＬＵＮＣ１蛋
白的保守结构域进行预测。利用在线分析工具 ３Ｄ－ＰＳＳＭ
（ｈｔｔｐ／／ｗｗｗ．ｓｂｇ．ｂｉｏ．ｉｃ．ａｃ．ｕｋ／ｐｈｙｒｅ２／ｈｔｍｌ／ｐａｇｅ．ｃｇｉ？ｉｄ＝
ｉｎｄｅｘ）和ＲａｓＭｏｌ软件对湖羊 ＳＰＬＵＮＣ１蛋白的三级结构进行
分析。利用ＮＣＢＩ的在线分析工具 Ｂｌａｓｔ对湖羊的 ＳＰＬＵＮＣ１
进行氨基酸序列比对。利用 ＭＥＧＡ５．０５构建湖羊 ＳＰＬＵＮＣ１
蛋白的分子进化树。

２　结果与分析

２．１　湖羊ＳＰＬＵＮＣ１基因基本信息与理化性质分析
研究利用ＥｘＰａＳｙ蛋白数据库中的ＰｒｏｔＰａｒａｍ在线工具对
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湖羊 ＳＰＬＵＮＣ１基因编码的蛋白质 （ＧｅｎＢａｎｋ登录号：
ＡＩＧ９２７７１．１）进行氨基酸理化性质分析，结果表明，蛋白质分
子式为Ｃ１２０６Ｈ２０３１Ｎ３０５Ｏ３４８Ｓ５，原子总数为３８９５，蛋白质分子质
量为２６．５３ｋｕ，理论等电点为５．０７；不稳定系数为 ２９．８８，说
明该蛋白为稳定蛋白；脂肪系数为１５２．０８，总平均亲水性为
０．７０４，说明该蛋白是疏水蛋白。湖羊 ＳＰＬＵＮＣ１基因编码的
２５５个氨基酸中含量最高的是Ｌｅｕ、Ｇｌｙ和Ｖａｌ，各有６２个、２４
个和２４个，分别占２４．３％、９．４％和９．４％，且不含有Ｐｙｌ、Ｔｒｐ
和Ｓｅｃ。利用ＮｅｔＮＧｌｙｃ１．０Ｓｅｒｖｅｒ预测Ｎ－糖基化序列，发现
湖羊的ＳＰＬＵＮＣ１序列中含有２个糖基化序列，分别是：ＮＩＴＡ
和ＮＬＴＧ。由图１可知，使用亮氨酸拉链公式：Ｌｅｕ－Ｘ６－
Ｌｅｕ－Ｘ６－Ｌｅｕ－Ｘ６－Ｌｅｕ（Ｘ指代任意氨基酸残基），在Ｎ末
端发现了亮氨酸拉链序列。

２．２　湖羊ＳＰＬＵＮＣ１蛋白的信号肽、亚细胞定位及跨膜区域
分析

结合Ｅｍａｎｕｅｌｓｓｏｎ１等和 Ｐａｕｌ等的亚细胞定位方法对湖
羊的ＳＰＬＵＮＣ１进行信号肽、亚细胞定位分析［９－１０］。使用这２
篇文献中提到的在线分析工具进行分析。

ＷｏＬＦＰＳＯＲＴ预测运用最邻近结点算法（ｋ－ｎｅａｒｅｓｔ
ｎｅｉｇｈｂｏｒａｌｇｏｒｉｔｈｍ，ＫＮＮ），Ｋ值为３２，ｑｕｅｒｙＰｒｏｔｅｉｎｄｅｔａｉｌｓｅｘｔｒ：
２８，Ｅ．Ｒ．：３（ｅｘｔｒ即ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ细胞外的，Ｅ．Ｒ．即内质网）。
点击网页结果中的”ｄｅｔａｉｌｓ“查看与湖羊 ＳＰＬＵＮＣ１匹配的３２
个蛋白中，有２８个与细胞外蛋白相似，且评论大部分为分泌
蛋白；有３个与内质网有关，１个与溶酶体蛋白相似。

ＴａｒｇｅｔＰ１．１Ｓｅｒｖｅｒ结果表明湖羊 ＳＰＬＵＮＣ１具有分泌途
径，且含有１９个氨基酸的信号肽。

按照Ｅｍａｎｕｅｌｓｓｏｎ１等的建议［９］，对 ＴａｒｇｅｒＰ１．１Ｓｅｒｖｅｒ预
测的信号肽使用ＳｉｇｎａｌＰ－３．０进行再次分析，得出的结果采
用ｎｅｕｒａｌｎｅｔｗｏｒｋｓ（ＮＮ）算法，湖羊 ＳＰＬＵＮＣ１蛋白的信号肽

切割位点为第１９个氨基酸和第２０个氨基酸之间（图２）。

　　利用在线 ＴＭＰｒｅｄ工具对目标蛋白质进行跨膜区预测，
结果为：有２个可能的模型值得考虑，其中一个模型是 Ｎ末
端在内部，有２个大的跨膜螺旋，分别位于１～２１位氨基酸
（由内到外），４７～６８位氨基酸（由外到内），总分：２６１１；另一
种模型是有１个大的跨膜螺旋，位于１～１９位氨基酸（由外到
内），总分：１２６０（图３）。

　　综上所述，湖羊 ＳＰＬＵＮＣ１蛋白含有１个１９位氨基酸的
信号肽，亚细胞定位于细胞外，有２个大的跨膜螺旋。
２．３　湖羊ＳＰＬＵＮＣ１蛋白二级结构预测分析

本研究利用ＳＯＰＭＡ工具预测该基因编码蛋白质的二级
结构，结果显示参与形成螺旋（ａｌｐｈａｈｅｌｉｘ）的氨基酸有 １３５
个、占５２．９４％，参与形成延伸直链（ｅｘｔｅｎｄｅｄｓｔｒａｎｄ）的氨基
酸有３８个，占１４．９０％，参与形成无规则卷曲（ｒａｎｄｏｍｃｏｉｌ）的
氨基酸有６９个，占２７．０６％。二级结构分布见图４。

２．４　湖羊ＳＰＬＵＮＣ１蛋白三级结构预测分析
本研究利用 ＳＷＩＳＳ－ＭＯＤＥＬ蛋白质三维结构建模工具

预测湖羊ＳＰＬＵＮＣ１基因编码蛋白质的三维结构，获得该蛋白
的三维结构模型。使用 ＳＷＩＳＳ－ＭＯＤＥＬ模板库匹配靶序列
的进化相关结构进行Ｂｌａｓｔ和ＨＨＢｌｉｔｓ搜索，在匹配的２３个模
板里，模板４ｋｇｏ．１．Ａ与湖羊ＳＰＬＵＮＣ１序列的相似最高。使
用ＲａｓＭｏｌ软件查看预测结果，发现该蛋白由４股反平行的肽

段形成的 β折叠片和 ２个 α螺旋组成的桶形结构域组成
（图５）。　
２．５　湖羊ＳＰＬＵＮＣ１蛋白保守区域预测

利用ＮＣＢＩ的Ｂｌａｓｔ比对预测湖羊ＳＰＬＵＮＣ１的结构域，由
图６可见，湖羊ＳＰＬＵＮＣ１蛋白有２个结构域，其中第５８个氨
基酸到第２３３个氨基酸构成的保守结构域与 ＬＢＰ＿ＢＰＩ＿ＣＥＰＴ
结构域相似，第１０４个氨基酸到第２３１个氨基酸构成的保守
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结构域与ＢＰＩ１结构域相似。
２．６　湖羊ＳＰＬＵＮＣ１蛋白的系统发育树分析

使用ＮＣＢＩ的Ｂｌａｓｔ在线工具对湖羊 ＳＰＬＵＮＣ１的氨基酸
进行序列比对，结果表明，湖羊与山羊、家牛、猪、人、小鼠物种

相似性为９８％、９２％、７８％、７９％、６７％。利用 ＣｌｕｓｔａｌＸ１．８１
软件对６个物种ＳＰＬＵＮＣ１基因氨基酸序列进行比对，然后使

用ＭＥＧＡ５．０５的邻近法（Ｎｅｉｇｈｂｏｒ－Ｊｏｉｎｉｎｇ，ＮＪ）基于该基因
氨基酸序列的比对结果构建６个物种的系统发育树，进而反
映不同物种的系统进化及亲缘关系（由图７可见，分支节点
处数字为１０００次Ｂｏｏｔｓｔｒｏｐ检验的支持百分比）。结果表明，
湖羊和山羊的ＳＰＬＵＮＣ１基因同属一个分支，亲缘关系比较密
切，聚为一类，随后这２者与牛聚为一类，而后与猪聚为一类，
而人和小鼠的ＳＰＬＵＮＣ１基因单独为１支。

３　结论与讨论

本研究通过ＤＮＡＭＡＮ、ＮＣＢＩ等在线工具和软件，对湖羊
ＳＰＬＵＮＣ１基因的蛋白结构和功能进行了分析。由分析结果
可知，克隆的湖羊 ＳＰＬＵＮＣ１基因 ｃＤＮＡ全长（ＧｅｎＢａｎｋ登录
号：ＫＪ７４９８２８．１）为 １０９１ｂｐ，含 １个完整的开放阅读框
（ＯＲＦ）７６８ｂｐ，共编码２５５个氨基酸。将湖羊ＳＰＬＵＮＣ１基因
翻译的氨基酸序列与已发表文章小鼠和猪［１，１１］ＳＰＬＵＮＣ１的
信息进行比较，发现湖羊的 ＳＰＬＵＮＣ１与小鼠在 Ｎ端都有亮
氨酸拉链，且排列的位置相同。小鼠的为ＭＦＬＶＧＳＬＶＶＬＣＧＬ
ＬＡＨＳＴＡＱＬＡＧＬＰＬＰＬ，湖 羊 的 为 ＭＦＱＩＧＳＬＩＶＬＣＧＬＬＡＱＴ
ＴＡＬＬＥＡＬＰＶＰＬ，猪的Ｎ端未发现，表明亮氨酸拉链在物种进
化上存在差异。另外小鼠的糖基化序列是 ＮＰＴＤ、ＮＩＴＡ和
ＮＬＴＧ，湖羊是ＮＩＴＡ和ＮＬＴＧ，猪只有１个糖基化序列 ＮＩＴＶ。
同时，在小鼠的ＳＰＬＵＮＣ１序列上发现的 ＰＬＰＬ结构域以及保
守结构域蛋白激酶 Ｃ（ＳＬＫ）和酪蛋白激酶Ⅱ（ＳＦＶＤ和
ＳＧＬＤ）在湖羊 ＳＰＬＵＮＣ１上没有被发现，而猪的 ＳＰＬＵＮＣ１序
列上却发现有蛋白激酶Ｃ（ＳＬＫ）序列。

最早先采用的是信号肽预测软件 ＳｉｇｎａｌＰ４．０分析湖羊
ＳＰＬＵＮＣ１蛋白，发现信号肽切割位点在２３～２４，而报道的小
鼠和猪的信号肽切割位点在１９～２０之间，人的 ＳＰＬＵＮＣ１蛋
白的Ｎ端的信号肽长度为１９个氨基酸［１２］，但是结合了亚细

胞定位后，支持了信号肽切割位点为１９～２０。在亚细胞定位

时参考了孙伟等和杜慕云等的亚细胞定位方法［１３－１４］，对序列

进行分析发现，用Ｓｉｇｎａｌ３．０分析有２个结果，ｎｅｕｒａｌｎｅｔｗｏｒｋｓ
（ＮＮ）的分析结果为信号肽切割位点为 １９～２０，ｈｉｄｄｅｎ
Ｍａｒｋｏｖｍｏｄｅｌｓ（ＨＭＭ）的分析结果为信号肽切割位点为２３～
２４。综合比较后，判断湖羊ＳＰＬＵＮＣ１的信号肽切割位点应为
１９～２０之间，但是仍需试验数据支持。

从近些年的研究报道中，可以看出大部分的ＳＰＬＵＮＣ１生
物学研究功能主要在人和鼠上，鲜见羊ＳＰＬＵＮＣ１生物学功能
的相关报道。此次研究运用生物信息学的方法对湖羊

ＳＰＬＵＮＣ１蛋白的基本理化性质、信号肽、跨膜区域、二级结构
等进行分析，初步预测了湖羊ＳＰＬＵＮＣ１蛋白所拥有的部分特
性，以期为深入探讨其生物学功能提供理论依据。
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抗轮纹病苹果砧木１－１－１０－８茎尖培养快繁体系建立
陈晓洁，郑伶杰，李方方，李忠勇，张学英，徐继忠

（河北农业大学园艺学院，河北保定０７１００１）

　　摘要：以抗轮纹病苹果砧木１－１－１０－８的茎尖为外植体，通过研究培养基中不同植物生长调节剂配比对芽苗诱
导、增殖和生根的影响，筛选出适合苹果砧木１－１－１０－８茎尖组培快繁的培养基配方。结果表明：１－１－１０－８砧木
外植体材料经０．１％ＨｇＣｌ２浸泡处理１０ｍｉｎ的消毒效果最好，外植体成活率较高，为６５％；以 ＭＳ为基本培养基，添加

蔗糖 ３５ｇ／Ｌ、琼脂６．２ｇ／Ｌ，适宜启动培养的植物生长调节剂配比为６－ＢＡ１．０ｍｇ／Ｌ＋ＮＡＡ０．０５ｍｇ／Ｌ；适宜增殖培养
的植物生长调节剂配比为６－ＢＡ１．０ｍｇ／Ｌ＋ＮＡＡ０．０７５ｍｇ／Ｌ，增殖系数可达到每４周１２．７１倍；以１／２ＭＳ为基本培
养基，附加蔗糖１５ｇ／Ｌ、琼脂６ｇ／Ｌ，适宜组培苗生根的植物生长调节剂配比为ＩＡＡ１．０ｍｇ／Ｌ＋ＩＢＡ０．６ｍｇ／Ｌ，生根率达
９８．０６％，每株苗平均生根７．８９条，移栽成活率达９２．３８％。
　　关键词：苹果砧木；茎尖培养；组培快繁；植物生长调节剂
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基金项目：河北省科技项目（编号：１４２２６３０７Ｄ－５）；公益性行业（农
业）科研专项（编号：２０１２０３０７５－０５）。

作者简介：陈晓洁（１９８９—），女，河北张家口，硕士研究生，主要从事
果树栽培生理研究。Ｅ－ｍａｉｌ：１５９３３５９３５１６＠１６３．ｃｏｍ。

通信作者：徐继忠，博士，教授，博士生导师，主要从事果树生物技术、

果树栽培生理与生态研究。Ｅ－ｍａｉｌ：ｘｊｚｈｘｗ＠１２６．ｃｏｍ。

　　苹果轮纹病，是由轮纹病病原菌（Ｂｏｔｒｙｏｓｐｈａｅｒｉａｄｏ
ｔｈｉｄｅａ）引起的真菌性病害，已成为威胁苹果产业的重大病害
之一［１－２］。苹果轮纹病不仅危害苹果果实，造成烂果，降低果

实品质，而且危害枝干，削弱树势，影响结果年限，严重时造成

枝干枯死［３］。近年来，果实套袋技术的推广使苹果果实轮纹

病的发生受到抑制，但枝干轮纹病却日趋严重，成为苹果生产

中的瓶颈问题。苹果枝干轮纹病在高温多雨地区发病严重，

杨军玉等统计分析发现全国除了甘肃和黑龙江较轻外，苹果

枝干轮纹病在各地均发生严重［４］。目前，生产上对苹果枝干

轮纹病的防治主要是采取重刮皮结合施用化学农药的措

施［５］，但是这些措施很难根除苹果枝干轮纹病的发生，且刮

树皮、施药等需要耗费较多的人力、物力［６］，长期大量使用化

学农药不仅会增加果实的农药残留，严重影响着苹果果实的

质量与安全，而且容易使轮纹病菌对化学药剂产生抗性［７－９］。

所以寻求一条能够安全有效解决苹果枝干轮纹病的正确途径

成为苹果产业亟待解决的关键问题。

选用轮纹病抗性砧木是防治苹果枝干轮纹病安全有效的

方法之一。研究表明，采用抗轮纹病的砧木能够增强树体对

苹果轮纹病的抗性，有效降低苹果轮纹病的发病率［６，１０－１２］。

姜忠武等从鸡冠自然杂交实生苗中选育出的“烟砧１号”砧
木对苹果轮纹病菌具有抗性，以其作中间砧的富士枝干轮纹

病的发病率比未嫁接中间砧的富士降低５９．３％［１０］。因此，选

育优良抗轮纹病苹果砧木成为果树育种工作人员的迫切任务

之一。

应用抗轮纹病砧木防治苹果枝干轮纹病的首要任务是生

产培育健壮的抗轮纹病自根砧木苗。自根砧的繁殖方式主要

有种子繁殖、扦插、压条与组织培养等［１３］，其中组织培养技术

是快速稳定高效繁殖苗木的最佳方式［１４］。１－１－１０－８砧
木是由河北农业大学园艺学院苹果课题组经田间自然发病调

查和接菌试验鉴定的抗轮纹病苹果砧木，对防治苹果枝干轮

纹病具有重要利用价值，迄今对１－１－１０－８砧木组培快繁
的研究尚未见报道。本试验以抗轮纹病苹果砧木 １－１－
１０－８为试材，采用茎尖培养的方法，通过调节培养基的激素
配比，筛选出适宜于苹果砧木１－１－１０－８诱导成活、增殖与
生根的最佳培养基配方，建立其快速繁殖体系，为进一步研究

轮纹病的防治奠定基础。

１　材料与方法

１．１　试验材料
２０１４年３月下旬，自河北省保定顺平县滕家庄村苹果试

—１５—江苏农业科学　２０１６年第４４卷第２期


