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　　摘要：以白色圆茄ＹＱ１０６和紫色长茄ＣＱ１２２为亲本获得Ｆ２群体，利用该群体构建包含１４个连锁群的复合遗传

图谱。该图谱覆盖基因组长度１０４０．３ｃＭ，共有１６个ＳＳＲ标记，９９个ＡＦＬＰ标记，平均图距９ｃＭ。其中，获得１个与
果长相关的ＱＴＬ，位于第１连锁群上，表型贡献率为９．７％；与果径相关的２个ＱＴＬ，分别位于第２、第４个连锁群上，表
型贡献率为１０．１％、３．８％；与果形指数相关的１个ＱＴＬ位于第１个连锁群上，表型贡献率为６．４％；与花青素积累相
关的１个ＱＴＬ位于第１３个连锁群上，表型贡献率为１２．８％。
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　　茄子（ＳｏｌａｎｕｍｍｅｌｏｎｇｅｎａＬ．）是一种广泛种植的大宗蔬
菜，但是在茄子的果形和果色方面，各地区的消费习惯有很大

的差别［１］，育种研究者须要根据消费者的需求选育不同果形

果色的茄子品种［２］。由于茄子的果形、果色都属于数量遗传

性状［３－６］，且果实颜色主要受果实里花青素和叶绿素含量的

影响，所以本研究主要针对茄子的果形及花青素含量进行

ＱＴＬ定位分析。

１　试验材料与方法

１．１　试验材料
试验材料于２０１３—２０１５年在哈尔滨市农业科学院蔬菜

花卉分院茄子课题组研究基地种植。２０１３年以哈尔滨市农
业科学院蔬菜花卉分院茄子课题组提供的茄子栽培种白色圆

茄高代自交系ＹＱ１０６为母本，紫色长茄高代自交系ＣＱ１２２为
父本，春茬种植于大棚内杂交，获得 Ｆ１；秋季温室 Ｆ１自交获
得Ｆ２种子。２０１４年春季，将亲本及Ｆ１、Ｆ２材料同时在温室内
播种育苗，５月３０日定植于露地，亲本及 Ｆ１各定植２行（３０
株），Ｆ２定植２０行（３００株），株行距０．５ｍ×０．３５ｍ，地膜覆
盖，常规栽培管理。秋季，每株茄子选取２个达到商品成熟的
对茄，进行果形性状数据测定及花青素强度调查。

１．２　ＤＮＡ提取和分子标记
当亲本、Ｆ１和 Ｆ２都长至 ４叶 １心时，取其嫩叶，采用

ＣＴＡＢ方法进行ＤＮＡ提取［７］。其中Ｐ１、Ｐ２及Ｆ１的ＤＮＡ用于
多态性标记筛选，Ｆ２单株 ＤＮＡ用于连锁图谱构建。ＳＳＲ及
ＡＦＬＰ引物参考相关文献［８－１２］及番茄、辣椒部分相关的
引物［１３－１４］。

１．３　连锁图谱构建
选取３００株Ｆ２单株，用筛选获得的ＳＳＲ和ＡＦＬＰ分子标

记进行分析。采用共线性标记进行记载，其中母本 ＹＱ１０６记

为Ａ，父本ＣＱ１２２记为Ｂ，Ｈ表示杂合。显性标记记载有２种
情况：母本有带，父本无带，标记为 Ｂ，杂种带型记为 Ｄ；父本
有带，母本无带，标记记为 Ａ，杂种带型记为 Ｃ。带型不清或
数据缺失均用 Ｕ表示［１１，１５］。采用 ＭａｐｄｒａｗＶ２．１软件作图，
构建连锁群，ＬＯＤ值设定为３．０［１６］。
１．４　性状测定

通过电子游标卡尺测量果长和横径［１５］，获得果形指数。

果实花青素强度划分为绿白色（０）、浅紫色（１）、紫色（３）、黑
紫色（５）［１１］。
１．５　数据分析

对获得的所有数据用ＳＰＳＳ１４．０进行分析。

２　结果与分析

２．１　果实相关性状表现
对Ｆ２群体３００个单株的果长、横径和花青素强度相关数

据进行调查，并进行相关性分析（图１、表１），结果显示茄子
果长、果径和果形指数在 Ｆ２群体均基本符合正态分布，属于
数量性状，可以进行ＱＴＬ定位［１７］。

２．２　多态性引物的筛选及遗传图谱的构建
通过对５７０对 ＳＳＲ和 ＡＦＬＰ引物进行筛选，共获得表现

多态性的ＳＳＲ引物１６对，ＡＦＬＰ引物９９对，总的平均多态性
比例为２０．１８％。用筛选得到的ＳＳＲ及ＡＦＬＰ分子标记对Ｆ２
群体中３００个单株进行分析，共构建成１４个连锁群，覆盖基
因组长度１０４０．３ｃＭ，标记间平均图距９ｃＭ（图２）。
２．３　果实相关性状基因的ＱＴＬ分析

采用ａｐＱＴＬ４．０对果形和果色性状进行 ＱＴＬ定位，共定
位到６个果实性状相关的ＱＴＬ（表２）。

果长：检测到１个 ＱＴＬ，命名为 ｆｌ１．１，位于第 １个连锁
群，标记Ｅ１４Ｍ１１～Ｅ１０Ｍ１１之间，距离为５．４ｃＭ，表型贡献率
达到９．７％。

横径：检测到２个 ＱＴＬ，分别命名为 ｆｗ２．１、ｆｗ４．１，其中
ｆｗ２．１位于第 ２个连锁群 Ｅ９Ｍ７Ｆ～ｅｍｅ１３ｈ０４之间，距离为
８．３ｃＭ，贡献率达到１０．１％；ｆｗ４．１位于第４个连锁群，标记
Ｍ８Ｅ１２Ｄ～Ｍ８Ｅ１２Ｃ之间，遗传距离为１０．２ｃＭ，表型贡献率达
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表１　亲本及Ｆ２群体果形、果色性状的表现

性状
亲本均值 Ｆ２

ＹＱ１０６ＣＱ１２２ 均值 范围 峰度 偏度

果长（ｍｍ）７５．００２９０．００ １８０．５４ ７７．００～２７９．００ ０．１８ ０．２９
横径（ｍｍ）９５．００ ４５．００ １０３．７６ ５４．００～１６３．００ ０．４２ ０．７２
果形指数 ０．７９ ６．４０ ２．８９ ０．８１～６．１０ ０．９５ ０．８５
花青素强度 ０ ５ ２．５０ ０．００～５．００ ０．４９－０．２９

到３．８％。
果形指数：检测到１个 ＱＴＬ，命名为 ｆｓ１．１，同样位于第１

个连锁群，标记Ｅ５Ｍ９Ｂ～Ｅ６Ｍ７Ｅ之间，遗传距离为８．９ｃＭ，
表型贡献率达到６．４％。

花青素强度：检测到１个ＱＴＬ，命名为ｆａｉ１３．１，位于第１３
个连锁群，标记 Ｅ１０Ｍ９Ｃ～ｅｍｂ０１ｅ０３之间，遗传距离为
１１．５ｃＭ，表型贡献率达到１２．８％。

３　讨论与结论

本研究共计筛选得到１６对 ＳＳＲ引物、９９对 ＡＦＬＰ引物，
利用Ｆ２群体构建了一张１４个连锁群的复合遗传图谱。果形
相关的ＱＴＬ定位结果显示，果长和果形指数同时定位在第１
个连锁群上，且位置相邻，李怀志也获得了相似的结果，茄子

的果长、横径和果形指数都被定位在第２个连锁群上，且位置
重合［１１］，第１４个连锁群Ｍ１５Ｅ１６和 Ｍ５９Ｅ３３Ａ标记之间果长
和果形指数ＱＴＬ也存在同一定位；葛海燕等定位结果显示，
果长和果形指数同时位于染色体Ｅ０９上［１８］，相关的定位结果

都表明茄子的果长和果形指数之间可能存在显著相关性。

茄子的紫色主要是由于果皮内含有花青素，花青素的不

断积累使果皮从紫红色逐渐呈现黑紫色。Ｄｏｇａｎｌａｒ等对促进
茄子花青素积累的位点进行ＱＴＬ定位，结果表明该主效基因
位于第１０个连锁群上ｆａｐ１０．１位点，其贡献率为９３％［１９］，李

怀志定位到另一个 ＱＴＬ位点 ｆａｉ３．１，但贡献率较低，为
６．５８％［１１］。本研究将花青素定位于第 １３个连锁群的

Ｅ１０Ｍ９Ｃ～ｅｍｂ０１ｅ０３标记之间，其表型贡献率为１２．８％，由于
该位点附近的分子标记与李怀志等没有使用共同的分子标

记［１１，１９］，所以定位结果没有可比性，还须要进一步进行验证。

茄子果实相关性状的 ＱＴＬ定位对茄子育种工作具有重
要的意义，ＱＴＬ定位结果可以帮助育种工作者更便捷、准确地
获得目标育种材料，加快育种进程，本研究后续还须要筛选更

多的分子标记，使定位结果更为精细。
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表２　Ｆ２群体定位的ＱＴＬ特征

性状 ＱＴＬ 标记区间 长度（ｃＭ） ＬＯＤ值 加性效应 显性效应 贡献值（％）
果长 ｆｌ１．１ Ｅ１４Ｍ１１～Ｅ１０Ｍ１１ ５．４ ３．４２ ０．８２ －０．１３ ９．７
横径 Ｆｗ２．１ Ｅ９Ｍ７Ｆ～ｍｅ１３ｈ０４ ８．３ ４．２４ ０．３５ －０．１４ １０．１

Ｆｗ４．１ Ｍ８Ｅ１２Ｄ～Ｍ８Ｅ１２Ｃ ８．９ ４．０８ ０．７２ ０．３３ ３．８
果形指数 ｆｓ１．１ Ｅ５Ｍ９Ｂ～Ｅ６Ｍ７Ｅ １０．２ ４．８５ １．２８ －０．２９ ６．４
花青素强度 ｆａｉ１３．１ Ｅ１０Ｍ９Ｃ～ｅｍｂ０１ｅ０３ １１．５ ５．１７ １．０７ －０．０７ １２．８
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玉米 ＺｍＬＴＰ３基因启动子的克隆及功能分析
宁慧宇，江　敏，张丙林，邹华文
（长江大学农学院，湖北荆州４３４０２５）

　　摘要：植物转脂蛋白（ＬＴＰｓ）参与多项生理功能，但关于其在非生物胁迫中的作用及调控机制鲜有报道。前期研
究发现，转玉米ＺｍＬＴＰ３基因的拟南芥抗盐性得到了提高。通过克隆得到ＺｍＬＴＰ３基因上游１３０２ｂｐ的启动子序列，
Ｐｌａｎｔｃａｒｅ在线分析发现，在克隆序列中含有ＣＡＡＴ－ｂｏｘ、ＴＡＴＡ－ｂｏｘ等启动子必需作用元件，除此之外还含有众多响
应生物胁迫、非生物胁迫的元件。将启动子序列与β－葡萄糖苷酸酶（ＧＵＳ）报告基因相连，构建植物表达载体，转化
拟南芥。转基因拟南芥ＧＵＳ组织化学染色结果表明，该启动子序列具备启动子活性。研究结果可为后续深入研究
ＺｍＬＴＰ３基因的作用及上游调控机制奠定基础。
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　　植物转脂蛋白（ｌｉｐｉｄｔｒａｎｓｆｅｒｐｒｏｔｅｉｎｓ，简称 ＬＴＰｓ）是植物
体内具有结合和转运脂类功能的一类小分子蛋白。又因其对

各种脂类（如辅酶 Ａ、磷脂和脂肪酸等）具有较高的亲和力，
又被称为非专一性转脂蛋白（ｎｏｎ－ｓｐｅｃｉｆｉｃｌｉｐｉｄｔｒａｎｓｆｅｒ
ｐｒｏｔｅｉｎｓ，简称ｎｓＬＴＰｓ）［１－３］。植物转脂蛋白是一类碱性蛋白，
分子内部都含有１个由８个半胱氨酸组成的保守基序（Ｃ－
Ｘｎ－Ｃ－Ｘｎ－ＣＣ－Ｘｎ－ＣＸＣ－Ｘｎ－Ｃ－Ｘｎ－Ｃ）。这８个半胱

氨酸形成４对二硫键，所以转脂蛋白分子具有较高的耐高温、
耐变性等特性［４］。最初根据分子量大小，植物ＬＴＰｓ成员被分
为２种类型：Ⅰ型、Ⅱ型［５］。此后，Ｅｄｓｔａｍ等根据半胱氨酸之
间的距离、保守内含子的位置以及翻译后糖基磷脂酰肌醇锚

（ＧＰＩ－ａｎｃｈｏｒ）的添加与否，把 ＬＴＰｓ重新划分为 Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ、
Ｅ、Ｆ、Ｇ、Ｈ、Ｊ和Ｋ型［１］。因为具有膜间转移脂分子的功能，植

物ＬＴＰｓ最初被认为参与生物膜系统的生物合成［６］。然而随

着Ｎ－端信号肽的发现和胞外定位，使人们开始重新认识
ＬＴＰｓ的功能。现有的研究表明，ＬＴＰｓ涉及植物多种生理过
程，包括参与蜡质的合成和运输、生殖器官的发育、提高植物

抗性、促进细胞壁的伸长，此外还有调节果胶降解活性

等［７－９］。其中研究较多的是其在蜡质的合成和运输、生殖器

官的发育以及在提高植物抗性中的作用。

在之前的研究中，笔者从玉米中克隆到１个转脂蛋白家
族成员，并命名为ＺｍＬＴＰ３（ＧｅｎＢａｎｋ登录号 ＪＸ４３５８１９．１），过
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