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　　摘要：根据ＧｅｎＢａｎｋ中收录的柔嫩艾美耳球虫核糖体蛋白Ｓ３ａ基因序列，利用计算机软件设计１对引物，从纯化
的柔嫩艾美耳球虫第２代裂殖子中提取总ＲＮＡ，然后应用ＲＴ－ＰＣＲ技术扩增出约８１０ｂｐ的产物，将其连入ｐＭＤ１８－
Ｔ载体，经双酶切和ＰＣＲ鉴定正确后，进一步进行ＤＮＡ序列测定。将本研究测序结果与 ＧｅｎＢａｎｋ收录的柔嫩艾美耳
球虫Ｓ３ａ基因进行比对，发现两序列间有 ６个碱基发生突变，其中 ３个为无义突变，其余为有义突变，同源性为
９７９％；本研究扩增的Ｓ３ａ基因包含了一个全长７９５ｂｐ的完整开放阅读框（ＯＲＦ），编码２６４个氨基酸，蛋白分子量约
为２９．９ＫＤ，ＯＲＦ碱基同源性为９９．０％，推导氨基酸序列同源性为９８．１％。将本研究克隆的核糖体蛋白 Ｓ３ａ基因与
ＧｅｎＢａｎｋ中收录的人和哺乳动物、植物、真菌、禽鸟等共１５种真核生物的核糖体蛋白 Ｓ３ａ基因进行比对发现，虽然本
研究克隆和ＧｅｎＢａｎｋ中收录的柔嫩艾美耳球虫Ｓ３ａ基因之间同源性最高，但是两者却与硕大利什曼原虫和布氏锥虫
这２种原虫的Ｓ３ａ基因同源性较低，反而与禽鸟Ｓ３ａ基因的同源性较高。
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　　鸡柔嫩艾美耳球虫（Ｅｉｍｅｒｉａｔｅｎｅｌｌａ）Ｓ３ａ基因是从 Ｅ．
ｔｅｎｅｌｌａ第１代裂殖体λＺａｐⅡ ｃＤＮＡ文库中筛选出来的１种
核糖体蛋白（ＥｔＳ３ａ）基因，由于它与具有调节细胞周期进程
和参与蛋白合成的哺乳动物核糖体蛋白 ｆｔｅ－１、植物核糖体
蛋白ｃｙｃ－０７和酵母菌核糖体蛋白 ＭＦＴ１均具有较高的同源
性，且其 ｍＲＮＡ仅在 Ｅ．ｔｅｎｅｌｌａ裂殖体和裂殖子阶段能够检
测到，故而推测ＥｔＳ３ａ可能在激发Ｅ．ｔｅｎｅｌｌａ裂殖子和裂殖体
发育、黏附和侵袭宿主细胞、适应环境变化等过程中发挥重要

的调节作用［１］。除此之外，Ｃｏｒｄｅｉｒｏ－Ｄａ－Ｓｉｌｖａ等在研究中
发现，硕大利什曼原虫（Ｌｅｉｓｈｍａｎｉａｍａｊｏｒ）的 Ｓ３ａ蛋白还具有
调节Ｔ细胞和Ｂ细胞活性，参与免疫调节的作用［２］。Ｚｅｍｚｏｕ
ｍｉ等报道硕大利什曼原虫Ｓ３ａ蛋白可由胞内转运至胞外，并
与被膜结合，具有保护抗原的特性［３］。但截止目前，国内外

尚未发现关于Ｅ．ｔｅｎｅｌｌａＳ３ａ基因克隆和分析的研究报道，这
对进一步研究 Ｅ．ｔｅｎｅｌｌａＳ３ａ蛋白的生物学功能和免疫学意
义等造成不利影响。本研究通过对鸡 Ｅ．ｔｅｎｅｌｌａ江苏分离株
的Ｓ３ａ基因进行克隆和分析，为相关研究工作者提供参考。

１　材料与方法

１．１　试验材料
１．１．１　球虫卵囊　Ｅ．ｔｅｎｅｌｌａ卵囊分离自江苏某鸡场，由南
通出入境检验检疫局有害生物检疫实验室鉴定并保存。

１．１．２　试验鸡　１日龄ＡＡ肉鸡购自江苏南通某商品鸡孵化
场，饲养于严格消毒无球虫的笼舍中，饲喂的饲料中不含抗球

虫药。

１．１．３　试剂　ＤＥＰＣ，购自 Ａｍｒｅｓｃｏ公司；Ｍ－ＭＬＶ和 Ｏｌｉｇｏ
（ｄＴ）１５Ｐｒｉｍｅｒ，购自Ｐｒｏｍｅｇａ公司；ｐＭＤ１８－Ｔ克隆载体、Ｔａｑ
ＤＮＡ聚合酶、ｄＮＴＰ、ＤＬ２０００Ｍａｒｋｅｒ、限制性内切酶ＢａｍＨⅠ、
ＥｃｏＲⅠ和 ＤＮＡ胶回收试剂盒，均购自宝生物工程（大连）有
限公司。

１．２　试验方法
１．２．１　引物设计和合成　根据ＧｅｎＢａｎｋ中收录的Ｅ．ｔｅｎｅｌｌａ
Ｓ３ａ基因序列，利用ＰｒｉｍｅｒＰｒｅｍｉｅｒ５．０软件设计１对扩增引
物：Ｓ３ａ－Ｆ，５′－ＡＧＧＡＴＣＣＡＴＧＧＣＧＧＴＣＧＧＴＡＡＧＡＡＣＡＡＧ－
３′；Ｓ３ａ－Ｒ，５′－ＴＴＧＡＡＴＴＣＴＣＡＧＡＣＡＧＡＧＴＣＴＴＧＣＡＣＡＧ－
３′，画线部分为ＢａｍＨⅠ和ＥｃｏＲⅠ酶切位点，引物由宝生物工
程（大连）有限公司合成。

１．２．２　ｃＤＮＡ模板的制备　３０只１日龄 ＡＡ肉鸡饲养至１４
日龄，经口接种新鲜孢子化卵囊１×１０５个／羽，接种后１２０ｈ
杀鸡取盲肠。参考文献［４］的方法分离和纯化Ｅ．ｔｅｎｅｌｌａ第２
代裂殖子，再采用一步法［５］提取总 ＲＮＡ并进行反转录，以反
转录ｃＤＮＡ作为ＰＣＲ模板。
１．２．３　Ｓ３ａ基因的克隆及鉴定　以“１．２．２”节制备的 ｃＤＮＡ
为模板，用特异性引物进行 Ｓ３ａ基因的 ＰＣＲ扩增，ＰＣＲ反应
体系如下：１０×ＴａｑＢｕｆｆｅｒ２．５μＬ，ＭｇＣｌ２（２５ｍｍｏｌ／Ｌ）
１．０μＬ，ｄＮＴＰＭｉｘ（１０ｍｍｏｌ／Ｌｅａｃｈ）０．５μＬ，上、下游引物
（５０μｍｏｌ／Ｌ）各０．５μＬ，ＴａｑＤＮＡ聚合酶（５Ｕ／μＬ）０．５μＬ，灭
菌双蒸水１４．５μＬ，ｃＤＮＡ模板５μＬ。Ｓ３ａ基因的ＰＣＲ反应条
件为：９４℃预变性５ｍｉｎ；９４℃５５ｓ，５７℃５５ｓ，７２℃５５ｓ，３５
个循环，然后７２℃延伸１５ｍｉｎ。循环反应完毕后，将扩增产
物中加入５μＬ上样缓冲液在１％琼脂糖凝胶上电泳，结束后
在紫外灯下观察结果。回收 Ｓ３ａ基因目的条带、连接
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ｐＭＤ１８－Ｔ载体并转化 ＤＨ５α，用双酶切和 ＰＣＲ鉴定出阳性
克隆，并挑取３个克隆送宝生物工程（大连）有限公司测序。
１．２．４　Ｓ３ａ基因序列分析　用ＤＮＡＳｔａｒ４．０软件对Ｓ３ａ基因
的测序结果进行编辑，分析开放阅读框（ＯＲＦ）的碱基序列，
并推导出编码蛋白的氨基酸序列。收集 ＧｅｎＢａｎｋ中报道 Ｅ．
ｔｅｎｅｌｌａＳ３ａ基因序列，用 ＭｅｇＡｌｉｇｎＣｌｕｓｔａｌＶ软件对 Ｓ３ａ基因
的碱基序列和推导氨基酸序列进行比对和分析。最后将所得

Ｓ３ａ基因测序结果输入 ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／
ＢＬＡＳＴ／进行网上比，同时分别选取原虫、真菌、植物、鸟类、人
和其他哺乳动物的核糖体蛋白Ｓ３ａ基因，并用ＭＥＧＡ６．０６软
件构建遗传进化发生树，分析了本研究克隆 Ｓ３ａ基因和上述
物种Ｓ３ａ基因之间的遗传进化关系。

２　结果与分析

２．１　Ｓ３ａ基因的克隆
提取Ｅ．ｔｅｎｅｌｌａ第２代裂殖子的总 ＲＮＡ并反转录，分别

用Ｓ３ａ基因特异性引物进行ＰＣＲ扩增，经琼脂糖凝胶电泳检
测，发现第１、２、３泳道未能扩增出目的片段，第４泳道有约
８１０ｂｐ的目的条带（图１），与预期大小相吻合。切胶回收第
４泳道的目的条带，连接 ｐＭＤ１８－Ｔ载体并转化大肠埃希
菌ＤＨ５α。

２．２　Ｓ３ａ基因的鉴定
目的基因 Ｓ３ａ连接 Ｔ载体并转化 ＤＨ５α后，提取质粒

Ｔ－Ｓ３ａ经 ＥｃｏＲⅠ ＋ＢａｍＨⅠ双酶切鉴定和特异性引物的
ＰＣＲ鉴定，均能获得与预期结果一致的目的条带（图２和图
３），挑取３个阳性克隆送宝生物工程（大连）有限公司测序并
进行 ＢＬＡＳＴ比对，结果显示，本研究所扩增的 Ｓ３ａ基因与
ＧｅｎＢａｎｋ收录的Ｅ．ｔｅｎｅｌｌａＳ３ａ基因同源性最高（达９７．９％），
说明本研究Ｅ．ｔｅｎｅｌｌａＳ３ａ基因克隆成功。
２．３　Ｓ３ａ基因序列分析

用ＤＮＡＳｔａｒ４．０软件编辑Ｓ３ａ基因测序结果发现，上、下
游引物间的碱基数量为 ８１０ｂｐ，与预期大小一致。与 Ｇｅｎ
Ｂａｎｋ中收录的 Ｅ．ｔｅｎｅｌｌａＳ３ａ全基因（登陆号：ＡＦ０４２１０７．１）
比较发现，本研究扩增序列有６个碱基发现突变（分别为第
３３２、３５７、４２０、４５９、５２０、５２６位，引物设计时人工突变的碱基
未计算在内，下同），比较推导氨基酸序列发现，仅第 ３３２、
５２０、５２６位碱基突变为有义突变，引起氨基酸序列第１１１、１７４
和１７６位３个位点发生突变，其余为无义突变。将江苏株Ｅ．
ｔｅｎｅｌｌａＳ３ａ基因与 ＧｅｎＢａｎｋ收录序列的 ＯＲＦ进行比对，发现
本研 究扩增的江苏株Ｅ．ｔｅｎｅｌｌａＳ３ａ基因包含了７９５ｂｐ的

完整开放阅读框（ＯＲＦ），编码蛋白为２６４个氨基酸，蛋白分子
量约２９．９ｋｕ，两序列间ＯＲＦ碱基同源性为９９．０％，推导氨基
酸序列同源性为９８．１％。

已有研究表明，Ｅ．ｔｅｎｅｌｌａＳ３ａ基因与哺乳动物核糖体蛋
白ｆｔｅ－１、植物核糖体蛋白 ｃｙｃ－０７和酵母菌核糖体蛋白
ＭＦＴ１均具有较高的同源性［１］。本研究收集了 ＧｅｎＢａｎｋ中人
和哺乳动物、植物、真菌、鸟类共１５种生物的核糖体蛋白 Ｓ３ａ
基因，其中包括 Ｅ．ｔｅｎｅｌｌａ、Ｌｅｉｓｈｍａｎｉａｍａｊｏｒ和布氏锥虫
（Ｔｒｙｐａｎｏｓｏｍａｂｒｕｃｅｉ）３种原虫，人（Ｈｏｍｏｓａｐｉｅｎｓ）、小鼠（Ｍｕｓ
ｍｕｓｃｕｌｕｓ）和家猫（Ｆｅｌｉｓｃａｔｕｓ）３种哺乳动物，菠萝（Ａｎａｎａｓｃｏ
ｍｏｓｕｓ）、小麦（Ｔｒｉｔｉｃｕｍａｅｓｔｉｖｕｍ）和二穗短柄草（Ｂｒａｃｈｙｐｏｄｉｕｍ
ｄｉｓｔａｃｈｙｏｎ）３种植物，金雕东北亚种（Ａｑｕｉｌａｃｈｒｙｓａｅｔｏｓｃａｎａ
ｄｅｎｓｉｓ）、游隼（Ｆａｌｃｏｐｅｒｅｇｒｉｎｕｓ）、灰冠鹤（Ｂａｌｅａｒｉｃａｒｅｇｕｌｏｒｕｍ
ｇｉｂｂｅｒｉｃｅｐｓ）、欧洲普通杜鹃（Ｃｕｃｕｌｕｓｃａｎｏｒｕｓ）和火鸡（Ｍｅｌｅａｇｒｉｓ
ｇａｌｌｏｐａｖｏ）５种禽鸟，酿酒酵母（Ｓａｃｃｈａｒｏｍｙｃｅｓｃｅｒｅｖｉｓｉａｅ）１种真
菌，结合本研究克隆的Ｓ３ａ基因共同用ＭｅｇＡｌｉｇｎＣｌｕｓｔａｌＶ软
件进行分析，发现上述 Ｓ３ａ基因间的同源性在 ３５．０％ ～
９７９％之间不等，总体表现是生物分类关系较近的物种，如不
同种禽鸟之间Ｓ３ａ基因的同源性相对较高；而生物分类关系
较远的不同物种间，如禽鸟类和植物之间，Ｓ３ａ基因的同源性
较低。但例外的是，虽然本研究克隆和ＧｅｎＢａｎｋ中收录的Ｅ．
ｔｅｎｅｌｌａＳ３ａ基因之间同源性最高，但是两者却与硕大利什曼
原虫和布氏锥虫这２种原虫的同源性较低，反而与禽鸟 Ｓ３ａ
基因的同源性较高。接着用 ＭＥＧＡ６．０６软件构建遗传进化
发生树，也发现相同结果，即 Ｅ．ｔｅｎｅｌｌａＳ３ａ基因与禽鸟 Ｓ３ａ
基因分布在一个进化关系较近的分支上，而与硕大利什曼原

虫和布氏锥虫这２种原虫所处的分支相距较远（图４）。进一
步将Ｅ．ｔｅｎｅｌｌａＳ３ａ基因序列输入 ＧｅｎＢａｎｋ进行 Ｂｌａｓｔ比对，
也发现 Ｅ．ｔｅｎｅｌｌａＳ３ａ基因与多种禽鸟 Ｓ３ａ基因之间的同源
性远远高于其他物种的Ｓ３ａ基因，但为何会出现此结果，还需
要进一步研究和探讨。
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３　讨论

　　真核生物核糖体蛋白 Ｓ３ａ存在于４０Ｓ核糖体亚基上，且
位于大小核糖体亚基的接触面上，该部位是核糖体结合翻译

启动因子 ２（ｅＩＦ２）、ｅＩＦ３、ｅＦ２、Ｍｅｔ－ｔＲＮＡ、Ｐｈｅ－ｔＲＮＡ及
ｍＲＮＡ的位置，因而Ｓ３ａ水平的变化将影响核糖体翻译功能
的启动，很可能特异性地抑制某些参与生命活动的重要蛋白

质的合成，影响细胞代谢［６－７］。例如，人的 ｆｔｅ－１（ｖ－ｆｏｓ
ｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎｅｆｆｅｃｔｏｒ）基因早已是公认的 ｖ－ｆｏｓ转化效应蛋
白基因，它编码的蛋白与核糖体蛋白 Ｓ３ａ为同一产物，ｆｔｅ－１
蛋白参与细胞转化、生长、蛋白合成及向线粒体转运蛋白，另

外还有在淋巴细胞中参与信号传递的作用［１，８］。国外学者在

研究核糖体蛋白Ｓ３ａ时发现，当ｖ－ｆｏｓ基因受到抑制时，已发
生转化效应的细胞可恢复正常功能，从而推断 Ｓ３ａ蛋白在核
糖体外还应具有其他功能［９］。目前认为，核糖体蛋白 Ｓ３ａ在
细胞中具有多种功能，除了参与翻译起始之外，还在调节增

殖、恶性转化、细胞凋亡和细胞免疫等方面起重要作用。因

此，国内外研究人员目前已对人、青
!

、家蚕、利什曼原虫等大

量真核生物的核糖体蛋白 Ｓ３ａ进行了深入的研究。ＧｅｎＢａｎｋ
中也收录了大量来源于各种真核生物的 Ｓ３ａ基因或疑似 Ｓ３ａ
（Ｓ３ａ－ｌｉｋｅ）基因序列。

与此相对应的是，尽管 Ｏｕａｒｚａｎｅ等早在１９９８年就报道
了从鸡Ｅ．ｔｅｎｅｌｌａ第１代裂殖体λＺａｐⅡ ｃＤＮＡ文库中筛选出
Ｅ．ｔｅｎｅｌｌａＳ３ａ基因，同时推测该基因编码的蛋白可能在调节
蛋白合成，进而激发裂殖子、裂殖体侵袭和感染宿主细胞，适

应环境变化等过程中都发挥重要作用［１］。但截止到目前，国

内外既缺乏关于Ｅ．ｔｅｎｅｌｌａＳ３ａ基因克隆和分析的报道，也没
有针对Ｅ．ｔｅｎｅｌｌａＳ３ａ蛋白生物学功能的后续研究。ＧｅｎＢａｎｋ
中也仅收录了Ｏｕａｒｚａｎｅ等上传的１条的 Ｅ．ｔｅｎｅｌｌａＳ３ａ基因
序列［１］。本研究利用 ＰＣＲ技术，从鸡 Ｅ．ｔｅｎｅｌｌａ江苏分离株
第２代裂殖子中成功克隆出Ｓ３ａ基因。将本研究克隆的江苏
株Ｅ．ｔｅｎｅｌｌａＳ３ａ基因与 ＧｅｎＢａｎｋ中收录的 Ｓ３ａ基因序列进
行比对发现，本研究扩增序列有６个碱基发现突变，且其中第
３３２、５２０、５２６位碱基突变为有义突变，引起推导氨基酸序列

第１１１、１７４、１７６位３个位点发生突变，其余为无义突变。２
条Ｓ３ａ基因序列同源性为 ９７．９％，ＯＲＦ碱基同源性为
９９０％，ＯＲＦ推导氨基酸同源性为９８．１％。至于在不同来源
的鸡Ｅ．ｔｅｎｅｌｌａ分离株中，Ｓ３ａ基因存在的碱基突变概率和位
点的普遍性、规律性及其在生物进化和适应宿主中的意义等

问题，这还需要比对大量不同来源的Ｅ．ｔｅｎｅｌｌａＳ３ａ基因并进
行更深入的研究才能得出。

通常认为鸡球虫的免疫原性主要在其无性生殖阶段（裂

殖生殖），而有性生殖阶段（配子生殖）或子孢子几乎没有免

疫原性。Ｏｕａｒｚａｎｅ等则研究发现，仅在第１代裂殖体和第２
代裂殖子阶段能够检测到Ｅ．ｔｅｎｅｌｌａＳ３ａ基因的 ｍＲＮＡ，在孢
子化和未孢子化卵囊未能检测到［１］。如果在球虫第１代裂殖
体和第２代裂殖子阶段都大量表达的Ｓ３ａ蛋白能够被转运到
胞外发挥保护性抗原的作用，那么用 Ｓ３ａ基因构建的球虫亚
单位苗或核酸疫苗将会在抑制球虫增殖、阻断球虫侵袭和感

染中发挥一定作用。再加之Ｃｏｒｄｅｉｒｏ－Ｄａ－Ｓｉｌｖａ等在研究中
发现，硕大利什曼原虫的Ｓ３ａ蛋白还具有调节 Ｔ细胞和 Ｂ细
胞活性，参与免疫调节的作用［２］。Ｚｅｍｚｏｕｍｉ等则报道了硕大
利什曼原虫Ｓ３ａ蛋白可由胞内转运至胞外并与被膜结合，具
有保护抗原的特性［３］。Ｂａｒｒｏｓ等在研究克氏锥虫时也有类似
的发现，他们一致认为是 Ｓ３ａ蛋白由胞内转运出来与体外的
被膜结合，使Ｓ３ａ蛋白成为了保护性抗原［１０］。因此，本研究

对鸡Ｅ．ｔｅｎｅｌｌａＳ３ａ基因进行了体外扩增和分析，也可以为筛
选理想的Ｅ．ｔｅｎｅｌｌａ保护性抗原、构建新型疫苗和研制抗球虫
新药等打下基础。

除此之外，将本研究克隆的 Ｅ．ｔｅｎｅｌｌａＳ３ａ基因与 Ｇｅｎ
Ｂａｎｋ中人和哺乳动物、植物、真菌、鸟类共１５种生物的核糖
体蛋白Ｓ３ａ基因进行比对发现，虽然本研究克隆和 ＧｅｎＢａｎｋ
中收录的 Ｅ．ｔｅｎｅｌｌａＳ３ａ基因之间同源性最高，但是两者却
与硕大利什曼原虫和布氏锥虫这２种原虫的 Ｓ３ａ同源性较
低，反而与禽鸟 Ｓ３ａ基因的同源性较高。这可能对研究鸡
Ｅ．ｔｅｎｅｌｌａ寄生于宿主的过程中，Ｓ３ａ基因发挥的生物学功
能和免疫学作用等有重要的启发意义，应该引起研究人员

的关注。
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与番茄黄化曲叶病毒病抗病基因 Ｔｙ－３
紧密连锁标记的比较与分析

王　辉，董盼盼，李文丽，王　富
（青岛农业大学园艺学院，山东青岛２６６１０９）

　　摘要：以番茄黄化曲叶病毒病（ｔｏｍａｔｏｙｅｌｌｏｗｌｅａｆｃｕｒｆｖｉｒｕｓ，简称 ＴＹＬＣＤ）抗病纯合基因型（Ｔｙ－３／Ｔｙ－３）材料
Ａ４５、感病纯合基因型（ｔｙ－３／ｔｙ－３）材料Ａ３９及其构建的 Ｆ２代分离群体（１４５个单株）为试验材料，采用接种鉴定的

方法，同时进行ＴＹＬＣＶ抗性遗传分析，比较Ｐ６－２５、ＵＦ＿ＴＹ３－Ｐ２３、ＵＦ＿ＴＹ３－Ｐ１９等３个标记与Ｔｙ－３基因的连锁程
度。结果显示，番茄黄化曲叶病毒病抗性遗传符合１对显性基因控制；Ｐ６－２５、ＵＦ＿ＴＹ３－Ｐ２３、ＵＦ＿ＴＹ３－Ｐ１９等３个标
记与抗病基因Ｔｙ－３间的遗传距离分别为１５．２、１４．５、１０．３ｃＭ；利用分子标记ＵＦ＿ＴＹ３－Ｐ１９可提高黄化曲叶病毒病
抗性材料的效率。

　　关键词：番茄；黄化曲叶病毒病；Ｔｙ－３基因；分子标记
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传育种及生物技术研究。Ｅ－ｍａｉｌ：ｆｒｏｍｓｔｉｃｋ＠１６３．ｃｏｍ。

通信作者：王　富，博士，教授，研究方向为番茄遗传育种及生物技
术。Ｅ－ｍａｉｌ：ｗａｎｇｆｕａｂｃｄ＠１６３．ｃｏｍ。

　　番茄黄化曲叶病毒（ｔｏｍａｔｏｙｅｌｌｏｗｌｅａｆｃｕｒｌｖｉｒｕｓ，简称
ＴＹＬＣＶ）是侵染番茄的重要病毒之一，近年来因其在番茄上
的广泛流行而受到人们的关注。传统的番茄抗 ＴＹＬＣＶ育种
受到时间、环境等的限制，缺乏快速的检测鉴定方法。近年

来，分子标记技术辅助育种被广泛应用，相对于传统育种，分

子标记辅助育种可以缩短育种周期，并且可以从分子水平找

到相关抗性基因和相关位点。因此，研究挖掘利用有效的分

子标记，对相关育种工作具有重要意义。

番茄抗ＴＹＬＣＶ植株材料先后在细叶番茄（Ｓｏｌａｎｕｍｐｉｍｐ
ｉｎｅｌｌｉｆｏｌｉｕｍ）、秘鲁番茄（Ｓｏｌａｎｕｍｐｅｒｕｖｉａｎｕｍ）、智利番茄（Ｓｏｌａ
ｎｕｍｃｈｉｌｅｎｓｅ）、多毛番茄（Ｓｏｌａｎｕｍｈａｂｒｏｃｈａｉｔｅ）、契斯曼尼番茄
（Ｓｏｌａｎｕｍｃｈｅｅｓｍａｎｉａｅ）等野生材料中发现。抗源材料不同，
其抗性遗传规律也不同。目前已发现的抗性基因主要有

Ｔｙ－１、Ｔｙ－２、Ｔｙ－３、Ｔｙ－３ａ、Ｔｙ－４、Ｔｙ－５［１－７］。Ｔｙ－３抗性
基因最早的报道是在２００７年，Ｊｉ等通过易感番茄品种７７８１ｘ
抗病自交系０２１１０８（ＬｙｃｏｐｅｒｓｉｃｏｎｃｈｉｌｅｎｓｅＬＡ２７７９）、易感番茄
品种８２４８Ｘ抗病自交系０３４６１１（ＬｙｃｏｐｅｒｓｉｃｏｎｃｈｉｌｅｎｓｅＬＡ１９３２）
杂交获得的 Ｆ２代分离群体进行连锁分析及 ＱＴＬ定位分
析［４］，确定Ｔｙ－３抗性基因位点位于番茄６号染色体长臂的
Ｃｌｅｇ－３１－Ｐ１６（２０ｃＭ）、Ｔ１０７９（２７ｃＭ）之间。随着研究工作
的开展，Ｔｙ－３基因位点被进一步精确定位，Ｔｙ－３基因被定
为在标记 ＵＦ＿ＴＹ３－Ｐ１、ＵＦ＿ＴＹ３－Ｐ２３之间，约 ７１ｋｂ间隔
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