
书书书

櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄
［２４］Ｓ＇ｌｕｓａｒｋｉｅｗｉｃｚ－ＪａｒｚｉｎａＡ，ＰｏｎｉｔｋａＡ．Ｔｈｅｅｆｆｅｃｔｏｆｐｈｙｓｉｃａｌｍｅｄｉｕｍ

ｓｔａｔｅｏｎａｎｔｈｅｒｃｕｌｔｕｒｅｒｅｓｐｏｎｓｅｉｎＰｏｌｉｓｈｃｕｌｔｉｖａｔｅｄｏａｔ（Ａｖｅｎａ

ｓａｔｉｖａＬ．）［Ｊ］．ＡｃｔａＢｉｏｌｏｇｉｃａＣｒａｃｏｖｉｅｎｓｉａ（ＳｅｒｉｅｓＢｏｔａｎｉｃａ），

２００７，４９（２）：２７－３１．

［２５］ＮｏｇａＡ，ＳｋｒｚｙｐｅｋＥ，ＷａｒｃｈｏｌＭ，ｅｔａｌ．Ｃｏｎｖｅｒｓｉｏｎｏｆｏａｔ（Ａｖｅｎａ

ｓａｔｉｖａＬ．）ｈａｐｌｏｉｄｅｍｂｒｙｏｓｉｎｔｏｐｌａｎｔｓｉｎｒｅｌａｔｉｏｎｔｏｅｍｂｒｙｏ

ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌｓｔａｇｅａｎｄｒｅｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｍｅｄｉａ［Ｊ］．ＩｎＶｉｔｒｏＣｅｌｌｕｌａｒ

＆ＤｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌＢｉｏｌｏｇｙ－Ｐｌａｎｔ，２０１６，５２（６）：５９０－５９７．

［２６］ＫｉｖｉｈａｒｊｕＥ，ＰｕｏｌｉｍａｔｋａＭ，ＳａａｓｔａｍｏｉｎｅｎＭ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｅｆｆｅｃｔｏｆ

ｇｅｎｏｔｙｐｅｏｎａｎｔｈｅｒｃｕｌｔｕｒｅｒｅｓｐｏｎｓｅｏｆｃｕｌｔｉｖａｔｅｄａｎｄｗｉｌｄｏａｔｓ［Ｊ］．

ＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌａｎｄＦｏｏｄＳｃｉｅｎｃｅｉｎＦｉｎｌａｎｄ，１９９８，７（３）：４０９－４２２．

［２７］ＫｉｖｉｈａｒｊｕＥ，ＭｏｉｓａｎｄｅｒＳ，ＴａｎｈｕａｎｐａａＰ，ｅｔａｌ．Ｏａｔａｎｔｈｅｒｃｕｌｔｕｒｅ

ａｎｄｕｓｅｏｆＤＨ－ｌｉｎｅｓｆｏｒｇｅｎｅｔｉｃｍａｐｐｉｎｇ［Ｊ］．Ｍｅｔｈｏｄｓｏｆ

ＭｏｌｅｃｕｌａｒＢｉｏｌｏｇｙ，２０１７，１５３６：７１－９３．

［２８］ＳｉｄｈｕＰＫ，ＤａｖｉｅｓＰＡ．Ｒｅｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｏｆｆｅｒｔｉｌｅｇｒｅｅｎｐｌａｎｔｓｆｒｏｍｏａｔ

ｉｓｏｌａｔｅｄｍｉｃｒｏｓｐｏｒｅｃｕｌｔｕｒｅ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＣｅｌｌＲｅｐｏｒｔｓ，２００９，２８（４）：

５７１－５７７．

［２９］ＦｅｒｒｉｅＡＭＲ，ＩｒｍｅｎＫＩ，ＢｅａｔｔｉｅＡＤ，ｅｔａｌ．Ｉｓｏｌａｔｅｄｍｉｃｒｏｓｐｏｒｅ

ｃｕｌｔｕｒｅｏｆｏａｔ（ＡｖｅｎａｓａｔｉｖａＬ．）ｆｏｒｔｈｅｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎｏｆｄｏｕｂｌｅｄ

ｈａｐｌｏｉｄｓ：ｅｆｆｅｃｔｏｆｐｒｅ－ｃｕｌｔｕｒｅａｎｄｐｏｓｔ－ｃｕｌｔｕｒｅｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ［Ｊ］．

ＰｌａｎｔＣｅｌｌ，ＴｉｓｓｕｅａｎｄＯｒｇａｎＣｕｌｔｕｒｅ，２０１４，１１６（１）：８９－９６．

［３０］Ｐｏｎｉｔｋａ Ａ，Ｓ＇ｌｕｓａｒｋｉｅｗｉｃｚ－Ｊａｒｚｉｎａ Ａ． Ｒｅｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｏａｔ

ａｎｄｒｏｇｅｎｉｃｐｌａｎｔｓｉｎｒｅｌａｔｉｏｎｔｏｉｎｄｕｃｔｉｏｎｍｅｄｉａａｎｄｃｕｌｔｕｒｅ

ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓｏｆｅｍｂｒｙ－ｌｉｋｅｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ［Ｊ］． Ａｃｔａ Ｓｏｃｉｅｔａｔｉｓ

ＢｏｔａｎｉｃｏｒｕｍＰｏｌｏｎｉａｅ，２００９，７８（３）：２０９－２１３．

［３１］ＷａｒｃｈｏｌＭ，Ｃｚｙｃｚｙｌｏ－ＭｙｓｚａＩ，ＭａｒｃｉńｓｋａＩ，ｅｔａｌ．Ｆａｃｔｏｒｓｉｎｄｕｃｉｎｇ

ｒｅｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｒｅｓｐｏｎｓｅｉｎｏａｔ（ＡｖｅｎａｓａｔｉｖａＬ．）ａｎｔｈｅｒｃｕｌｔｕｒｅ［Ｊ］．Ｉｎ

ＶｉｔｒｏＣｅｌｌｕｌａｒ＆ＤｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌＢｉｏｌｏｇｙ－Ｐｌａｎｔ，２０１９，５５（５）：５９５－６０４．

杨俊芳，曹　越，王　宙，等．蓖麻高密度遗传图谱构建亲本ＳＮＰ多态性分析［Ｊ］．江苏农业科学，２０２１，４９（９）：５３－５７．

ｄｏｉ：１０．１５８８９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００２－１３０２．２０２１．０９．００９

蓖麻高密度遗传图谱构建亲本 ＳＮＰ多态性分析
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　　摘要：为了筛选最佳构建蓖麻高密度遗传图谱的亲本组合，以农艺性状差异较大的蓖麻两性系ＳＬ１为父本，镶嵌
型雌性系ＨＣＨ３和ＨＣＨ１分别为母本，基于全基因组重测序（ＷＧＳ）技术和生物信息学分析方法对２组亲本进行 ＳＮＰ
标记多态性分析。结果表明，２组亲本间多态性标记均比较丰富，其中以 ＨＣＨ１为母本的组合２的亲本多态性更佳，
ＳＮＰ多态性标记总数为５８１１５８个，可用ａａ×ｂｂ型ＳＮＰ标记为１８１７９１个。最佳亲本组合的确定为构建蓖麻的高密
度遗传图谱、多种农艺性状定位和基因挖掘奠定了良好的基础。
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　　蓖麻（ＲｉｃｉｎｕｓｃｏｍｍｕｎｉｓＬ．，２ｎ＝２０），属于大戟
科的单型蓖麻属［１］，是雌雄同株异花植物，正常株

蓖麻花序轴上方为红色雌花，下方为黄色雄花，圆

锥花序，常异花授粉，多级分枝，无限花期。蓖麻是

一种重要的能源油料作物，因其蓖麻油具有的特殊

物理性质，被应用于航空、航天、军工、工程塑料、化

工、纺织等数十个行业［２］。但是受困于蓖麻传统育

种的局限性，在选择具有理想性状的植株，特别是

多基因控制性状时，需要很长时间且缺乏精确性，

蓖麻品种改良进程缓慢。分子标记辅助育种

（ＭＡＳ）方法可以有效地解决这些问题。遗传图谱
和数量性状定位（ＱＴＬ）已成为多种植物分子标记辅
助育种的重要工具［３－８］。

在蓖麻上关于遗传图谱构建的研究起步较晚，

研究者也较少。国内学者毕川等最早开始蓖麻图

谱构建工作［９］，２０１６年构建了第１张相对完整的遗
传图谱［１０］，共３３１个标记（３１７个ＳＳＲ、７个ＳＲＡＰ标
记、３个ＳＳＲＡＰ标记、３个形态学标记、１个 ＩＳＳＲ标
记）分布在１０个连锁群上，覆盖 １１６４．７３ｃＭ基因
组，平均标记间隔为３．６３ｃＭ。２０１９年又新构建了
１张ＳＳＲ标记遗传图谱并对蓖麻雌性复杂性状进行
了定位［１１］。２０１６年 Ｔｏｍａｒ等通过遗传群体筛选出
１４１个（ＲＡＰＤ、ＩＳＳＲ、ＳＳＲ）标记，构建了遗传连锁图
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谱，找到了关于蓖麻抗枯萎病的 ２个 ＱＴＬｓ［１２］。
２０１７年Ｔｏｍａｒ等筛选出 ３３６个（ＲＡＰＤ、ＩＳＳＲ、ＳＳＲ）
标记，构建了遗传连锁图谱，并定位到了与蓖麻木炭

腐病相关的新型 ＱＴＬｓ［１３］。２０１９年 Ｙｕ等基于 ＧＢＳ
测序技术对２００个重组自交系（ＲＩＬ）群体进行测序分
析，构建了１０个连锁群（ＬＧｓ）的高分辨率遗传图谱
包含８８９６个高质量的ＳＮＰｓ，覆盖１８５２．３３ｃＭ基因
组，筛选到了１６个控制种子大小和质量的ＱＴＬｓ［１４］。

近年来，随着第２代测序技术迅速发展和测序
成本的降低，高通量测序技术为植物基因型鉴定和

遗传作图带来了方法上跨越式的突破［１５］。以 ＳＮＰ
标记为代表的新一代分子标记大批量地用于植物

高密度遗传图谱的构建［１６－１９］。传统的 ＳＳＲ、ＲＡＰＤ、
ＡＦＬＰ、ＲＦＬＰ等分子标记上图量少，标记间遗传距离
较大、基因组覆盖率低，而 ＳＮＰ标记的上图量远远
超过传统分子标记，图谱分辨率高、定位精度高。

蓖麻全基因组测序完成于２０１０年，形成了蓖麻的第
１张基因草图，基因组大小约 ３５０Ｍ，组装水平为
Ｓｃａｆｆｏｌｄ，Ｓｃａｆｆｏｌｄｓ有２５７６３条［２０］。蓖麻测序工作的

完成为开展蓖麻基因组水平的研究奠定了基础，但

是由于蓖麻基因组组装水平并未到染色体，而且

Ｓｃａｆｆｏｌｄｓ也比较多，组装水平还远远落后于很多作
物。据此可以借助构建高密度遗传图谱的方法，对

蓖麻的多种农艺性状进行 ＱＴＬ定位，挖掘相关基
因，加快蓖麻分子标记辅助育种的进程。而且高密

度的遗传图谱可以辅助基因组组装，提高全基因组

精细图谱完整性。

本研究以农艺性状差异较大的蓖麻两性系 ＳＬ１
为父本，镶嵌型雌性系 ＨＣＨ３和 ＨＣＨ１为母本分别
构建 Ｆ１、Ｆ２、ＢＣ１群体。基于全基因组重测序
（ＷＧＳ）技术和生物信息学分析方法对２组亲本进
行ＳＮＰ标记多态性分析，以便筛选出最佳组合，为
构建蓖麻高密度遗传图谱奠定良好的基础，进而对

蓖麻多种农艺性状进行ＱＴＬ定位和基因挖掘。

１　材料与方法

１．１　试验材料
以蓖麻两性系 ＳＬ１为父本，镶嵌型雌性系

ＨＣＨ１和 ＨＣＨ３为母本，２０１７年分别杂交收获 Ｆ１，
２０１８年Ｆ１自交收获 Ｆ２、与母本回交收获 ＢＣ１。父
本ＳＬ１为绿秆、密刺、中秆、早熟、花籽的正常两性
株，且雄花比例极大，单株主穗甚至无雌花，仅在分

枝穗上有少量雌花。母本１：ＨＣＨ３为红秆、无刺、高

秆、晚熟、小黑籽有极少量镶嵌雄花雌性系。母本

２：ＨＣＨ１为红秆、密刺、高秆、晚熟、小黑籽有少量镶
嵌雄花的雌性系。２０１９年５月将３个亲本材料、Ｆ２
及回交ＢＣ１群体种植于山西农业大学（山西省农业
科学院）经济作物研究所，正常田间管理。

１．２　基因组ＤＮＡ提取及测序
用剪刀取幼嫩蓖麻叶片０．１～０．５ｇ，用植物基

因组ＤＮＡ提取试剂盒（ＳｏｌａｒＢｉｏ）提取每个样品的
基因组ＤＮＡ。利用 ＥｐｐｅｎｄｏｒｆＡＧ２２３３１蛋白／核酸
分析仪（Ｅｐｐｅｎｄｏｒｆ公司，德国）检测 ＤＮＡ浓度及纯
度，用１．０％琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ质量。按照
高通量测序的要求，每样品的 ＤＮＡ总量≥１μｇ，浓
度≥５０ｎｇ／μＬ；样品纯度 Ｄ２６０ｎｍ／２８０ｎｍ为 １．８～２．０，
Ｄ２６０ｎｍ／２３０ｎｍ为１．９～２．４。电泳结果主带清晰，无降
解，可用于高通量测序。检验合格的ＤＮＡ样品寄送
北京诺禾致源生物信息科技有限公司进行建库，并

利用ｉｌｌｕｍｉｎａＨｉＳｅｑＴＭＰＥ１５０进行测序。
１．３　信息分析方法

原始测序数据基于 Ｒａｗｄａｔａ进行质量评估，去
除掉包含接头信息、低质量碱基、未测出的碱基（以

Ｎ表示）等干扰信息，最终得到有效数据，即 Ｃｌｅａｎ
ｄａｔａ或 Ｃｌｅａｎｒｅａｄｓ。经质控过滤后的有效测序数据
通过 ＢＷＡ软件（参数：ｍｅｍ－ｔ４－ｋ３２－Ｍ）比对到
蓖麻参考基因组（蓖麻全基因组数据库 ＴＩＧＲ，
ｈｔｔｐ：／／ｃａｓｔｏｒｂｅａｎ．ｊｃｖｉ．ｏｒｇ／ｄｏｗｎｌｏａｄｓ．ｐｈｐ），比对结
果经 ＳＡＭＴＯＯＬＳ去除重复（参数：ｒｍｄｕｐ）。采用
ＧＡＴＫ等软件进行群体ＳＮＰ的检测。
１．４　亲本间标记开发

基于蓖麻亲本基因型检测结果，进行亲本间多

态性标记开发。过滤掉亲本信息缺失的位点，筛选

父母本间具有多态性的位点，并从中筛选出符合 Ｆ２
群体作图标记类型的位点。用于 Ｆ２群体作图的标
记类型为ａａ×ｂｂ型，筛选父母本都为纯合且亲本间
具有多态性的位点，即在某个 ＳＮＰ位点亲本１基因
型为ＧＧ，亲本２基因型为 ＡＡ，亲本基因型都为纯
合，且亲本间基因型不相同。

２　结果与分析

２．１　测序数据统计及质量评估
对经过严格质控过后的亲本测序数据进行统

计（表１），可以看出母本 ２的碱基数最大，达到了
９４７×１０９ｂｐ。父本次之，为８．６４×１０９ｂｐ。母本１
的碱基数最少，为８．５８×１０９ｂｐ。３个亲本的有效数
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据产量均达到了 ９９．８％以上，测序错误率同为
００４％，Ｑ２０、Ｑ３０、ＧＣ含量也达到了测序要求。最终

获得了高质量的Ｃｌｅａｎｄａｔａ，能够顺利进行下一步的
比对工作。

表１　测序数据产出及质量统计

样本名称
原始数据碱基数

（ｂｐ）
高质量碱基数

（ｂｐ）
数据有效

利用率（％）
测序错误率

（％）
Ｑ２０
（％）

Ｑ３０
（％）

ＧＣ含量
（％）

父本 ８６４０８６８８００ ８６２７３４７２００ ９９．８４ ０．０４ ９７．００ ９１．５３ ３５．６６

母本１ ８５７５８３００００ ８５６６７３８８００ ９９．８９ ０．０４ ９７．０９ ９１．７７ ３５．７７

母本２ ９４６７３５９８００ ９４５６２８１１００ ９９．８８ ０．０４ ９７．０８ ９１．７４ ３５．７１

２．２　Ｒｅａｄｓ与参考基因组比对情况
蓖麻参考基因组大小为 ３３６９６８２９９ｂｐ。３个

亲本的比对率在９８％以上，对参考基因组（排除 Ｎ
区）的平均覆盖深度在２０Ｘ以上，１Ｘ覆盖深度（至

少有１个碱基覆盖）９５．７３％及以上，４Ｘ覆盖深度
（至少有４个碱基覆盖）在９２．３５％及以上。亲本比
对结果正常（表２），可用于后续的变异检测及多态
性分析。

表２　测序深度及覆盖度统计

样本名称
用于比对

的ｒｅａｄｓ数目
比对到参考基因组

的ｒｅａｄｓ数目
比对占比

（％）
平均测序

深度

覆盖深度１Ｘ
（％）

覆盖深度４Ｘ
（％）

父本 ５７５１５６４８ ５６６７４２９１ ９８．５４ ２０．１０ ９５．８５ ９２．７２

母本１ ５７１１１５９２ ５６５３３２８７ ９８．９９ ２０．２６ ９５．７３ ９２．３５

母本２ ６３０４１８７４ ６２２９６２９１ ９８．８２ ２０．９９ ９５．８７ ９３．１２

２．３　亲本ＳＮＰ检测结果
将比对到蓖麻基因组上的 ｒｅａｄｓ挑选出来，采

用 ＧＡＴＫ对数据进行群体ＳＮＰ的检测，统计得到的
ＳＮＰ相关信息。父本和母本２的 ＳＮＰ标记总数和
纯合标记数量均高于母本１。亲本ＳＮＰ检测结果见
表３。

表３　亲本ＳＮＰ检测结果统计

样本名称
所有ＳＮＰ
个数

纯合ＳＮＰ
个数

杂合ＳＮＰ
个数

纯合ＳＮＰ占比
（％）

父本 ８３８４１９ ４４９４９３ ３８８９２６ ４６．３９

母本１ ７０３８８９ ４１４７８８ ２８９１０１ ４１．０７

母本２ ８９３３３７ ５２０６５２ ３７２６８５ ４１．７２

２．４　标记多态性分析
以父本ＳＬ１和母本ＨＣＨ３（母本１）为杂交组合

１构建Ｆ２群体，多态性标记总数为５４２９２８个，可用
ａａ×ｂｂ型标记为１７１８２９个（表４）。以父本ＳＬ１和
母本ＨＣＨ１（母本２）为杂交组合２构建 Ｆ２群体，多
态性标记总数为５８１１５８个，可用 ａａ×ｂｂ型标记为
１８１７９１个（表５）。通过２个杂交组合间不同类型
标记数量比较，可见由父本ＳＬ１和母本ＨＣＨ１（母本
２）搭配的组合２的总标记数和可用型标记数都较
优。这与田间观察到的表型性状分离情况也一致，

组合２构建的Ｆ２群体、ＢＣ１群体分离的多样性比组

合１更丰富。同时，通过表４和表５明显看出 ａａ×
ｂｂ型标记并不是最多的标记，ｈｋ×ｈｋ类型标记最
多，超过２５万个，在组合１中同样存在类似的问题。
由于ｈｋｘｈｋ与 ｎｎｘｎｐ、ｌｍｘｌｌ型标记均适用于由杂合
亲本构建的 Ｆ１作图群体。而本试验的亲本均为纯
合，且构建的为 Ｆ２作图群体，故同一组合间不同标
记数量的比较没有太大的参考价值，本试验仅对不

同组合间的同一ａａ×ｂｂ型标记进行比较分析。

表４　标记开发类型（父本×母本１）

亲本基因型
各类型标记数

（个）

各类标记占比

（％）

ａａ×ｂｂ １７１８２９ ３１．６５

ｎｎ×ｎｐ １２４５０２ ２２．９３

ａｂ×ｃｄ ０ ０．００

ｃｃ×ａｂ １６５ ０．０３

ｌｍ×ｌｌ ３４６３１ ６．３８

ｈｋ×ｈｋ ２１１３６７ ３８．９３

ａｂ×ｃｃ ３７ ０．０１

ｅｆ×ｅｇ ３９７ ０．０７

有效标记总数 ５４２９２８

３　讨论与结论

在构建遗传图谱前首先要确定亲本组合，若亲

本材料选取不当，会直接影响图谱的质量以及准确
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表５　标记开发类型（父本×母本２）

亲本基因型
各类型标记数

（个）

各类标记占比

（％）

ａｂ×ｃｄ ０ ０．００

ｃｃ×ａｂ ５９ ０．０１

ｎｎ×ｎｐ ８００７１ １３．７８

ｌｍ×ｌｌ ６３３０８ １０．８９

ｈｋ×ｈｋ ２５５２７７ ４３．９３

ａａ×ｂｂ １８１７９１ ３１．２８

ｅｆ×ｅｇ ５５４ ０．１０

ａｂ×ｃｃ ９８ ０．０２

有效标记总数 ５８１１５８

性［２１］。传统遗传图谱构建亲本组合的确定，需经过

分子标记多态性筛选［２２－２５］，高密度遗传图谱构建亲

本的选择同样也需要进行标记多态性分析。

２０１８年花生上基于ＷＧＳ技术对２个亲本及９１
个ＲＩＬ群体进行测序，构建了高密度遗传图谱，亲本
间总的ＳＮＰｓ标记数为９７５７１个，可用多态性 ＳＮＰｓ
标记为１８２５２个，最终上图标记数为８８６９个，覆盖
３１２０ｃＭ基因组，平均遗传距离１．４５ｃＭ［２６］。２０１８
年大豆上基于ＳＬＡＦ测序技术对亲本和１４９株ＲＩＬｓ
个体进行测序，构建了高密度遗传图谱，亲本间总

的ＳＮＰｓ标记数为３９１４７６个，可用多态性 ＳＮＰｓ标
记为５３１３２个，最终上图标记数为５１１１个，覆盖
２９０９．４６ｃＭ基因组，平均遗传距离 ０．５７ｃＭ［２７］。
２０１９年在胡萝卜上基于 ＷＧＳ技术对 ２个亲本及
１３７个 Ｆ２群体进行测序，构建了超高密度遗传图
谱，亲本间可用多态性 ＳＮＰｓ标记为４１１８９１个，最
终上图标记为３７８７３８个，覆盖１３０６．８ｃＭ基因组，
平均遗传距离０．４６ｃＭ［２８］。２０２０年在烟草上基于
ＷＧＳ技术构建了高密度遗传图谱，亲本间可用多态
性ＳＮＰｓ标记为 １６２６８１１个，最终上图标记为
４５０８１个，遗传距离为３４８６．７８ｃＭ，平均遗传距离
０．４９５ｃＭ［２９］。本研究中获得的组合１亲本间多态
性标记总数为 ５４２９２８个，可用多态性标记为
１７１８２９个；组合 ２亲本间多态性标记总数为
５８１１５８个，可用多态性标记为１８１７９１个。最终的
上图标记量还需要经过对Ｆ２群体多态性标记分析，
之后再过滤掉一部分缺失的、偏分离的标记才能确

定。但是目前来看，通过２组亲本间的可用多态性
标记分析，进一步对２个组合子代Ｆ２群体进行重测
序均是可行的。相比较而言，组合２优于组合１。

在群体构建亲本选择恰当的基础上，通过高通

量测序获得的 ＳＮＰ标记构建的图谱质量一般要远
高于传统标记图谱。然而通过选择不同的测序技

术、测序群体种类和大小获得的图谱质量会有很大

差异。测序方法上常用到的有全基因组测序和简

化基因组测序，简化基因组测序技术根据文库构建

的不同原理又分为 ＲＡＤ、ＧＢＳ、２ｂ－ＲＡＤ、ｄｄＲＡＤ、
ＳＬＡＦ测序技术［３０］。理论上同一群体利用全基因组

测序比简化基因组测序获得的图谱质量更高。但

全基因测序的方法在成本上比简化基因组测序要

高很多，因此简化基因组测序要比全基因组测序应

用得更多。近年来玉米［３１］、大豆［３２］、花生［３３］、芝

麻［３４］、红豆［３５］、向日葵［３６］、甜瓜［３７］等多种作物均有

用简化测序技术的研究成果。蓖麻基因组相对于

其他作物较小，在测序成本方面利用全基因组测序

技术相比其他作物更具有优势。

本研究通过对３个亲本的全基因重测序及亲本
间的标记多态性分析表明，２组亲本间多态性标记
都比较丰富，均可用来作为构建高密度遗传图谱的

亲本。组合１亲本多态性标记总数为５４２９２８个，
可用ａａ×ｂｂ型标记为１７１８２９个。组合２亲本多态
性标记总数为５８１１５８个，可用 ａａ×ｂｂ型标记１８１
７９１。经比较确定了以 ＳＬ１为父本和 ＨＣＨ１为母本
的组合２为最佳亲本组合。最佳亲本的确定为构建
蓖麻的高密度遗传图谱及进行多种农艺性状定位

和基因挖掘奠定了良好的基础。
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