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ＳＣｏＴ 分子标记在割手密遗传图谱构建中的应用
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　 　 摘要:以割手密 ＧＸＳ８５￣３０ × ＧＸＳ８７￣１６ 的杂交后代为材料ꎬ应用目标起始密码子多态性(ＳＣｏＴ)分子标记对杂交后代进行杂

种鉴定ꎬ获得由 １５７ 个单株组成的 Ｆ１杂种群ꎬ同时对比 ＳＣｏＴ、ＡＦＬＰ 和 ＳＳＲ 分子标记在割手密基因组多态性分析和获得分离标

记的效果ꎬ证实 ＳＣｏＴ 在扩增 ＤＮＡ 多态性上优于 ＳＳＲ 分子标记ꎬ在获取分离标记上优于 ＡＦＬＰ 分子标记ꎬ验证了 ＳＣｏＴ 分子标

记技术在割手密遗传分析中的应用效果ꎬ为割手密遗传分析和遗传图谱构建提供了一种新型高效的目的基因分子标记技术ꎮ
　 　 关键词:割手密ꎻＳＣｏＴ 分子标记ꎻ分离标记ꎻ遗传图谱构建ꎻ遗传分析
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　 　 甘蔗是重要的糖料和经济作物之一ꎬ经过数十

年的“高贵化”选育ꎬ育种基因库的有益基因已聚集

到现有甘蔗品种中ꎬ遗传背景变狭窄ꎮ 利用野生资

源拓宽育种基因库被认为是甘蔗育种获得新突破最



　 ４ 期 罗　 霆等:ＳＣｏＴ 分子标记在割手密遗传图谱构建中的应用

有效的途径[１￣ ２]ꎮ 割手密是甘蔗近缘属野生种质ꎬ
具有变异类型多、遗传多样性丰富[３￣４]、抗逆性强、
适应性广、多蘖、宿根性强等优良特性[４￣６]ꎮ ２０ 世纪

８０ 年代前后ꎬ各甘蔗育种机构利用割手密育成赣蔗

９５￣１０８[５]、 ＲＯＣ１６、ＲＯＣ２４[６] 等优良品种和一大批

ＢＣ２育种中间材料ꎬ揭示割手密具有很高的育种利

用价值ꎮ 目前国内外对割手密及甘蔗近缘属的亲缘

关系和育种利用的研究报道ꎬ集中在对甘蔗进行种

间杂交、分子标记辅助选育上[７￣１０]ꎮ 应用的分子标

记方法主要是 ＳＳＲ[１１￣１２]、ＡＦＬＰ、 ＩＳＳＲ、ＲＡＰＤ[１３￣１５]、
ＳＲＡＰ 等ꎬ揭示了甘蔗栽培种遗传背景狭窄ꎬ但在重

要性状基因定位上效率较低ꎬ难以真实反映材料在

抗性、蔗糖分等重要功能性状上的遗传变异ꎮ Ｊ. Ｄａ
Ｓｉｌｖａ 等[１６] 和 Ｓ. Ｍ. Ａｌ￣Ｊａｎａｂｉ 等[１７] 分别利用 ＲＦＬＰ
和 ＲＡＰＤ 技术构建了包含 ４４２ 个单剂量标记 ６４ 个

连锁群和 ２７９ 个单剂量标记 ４２ 个连锁群的割手密

遗传图谱ꎬ但未能达到重要性状精细定位的要求ꎮ
目前 ＡＦＬＰ 是作图效率最高的一种标记ꎬ多态性丰

富ꎬ但此技术最大的缺陷是成本高、操作复杂、不易

掌握ꎮ ＳＳＲ 标记作为一种共显性标记ꎬ具有其他标

记无法比拟的优点ꎬ在割手密遗传多样性分析[１８]、
真伪杂种鉴定[１９] 等方面已经得到应用ꎬ研究表明

ＳＳＲ 标记能在割手密杂交后代间检测到丰富的多态

性ꎬ可用于割手密的遗传分析ꎬ但由于 ＳＳＲ 标记的

开发成本也较高ꎬ目前 ＳＳＲ 标记的数量尚难以满足

精细遗传作图的需要ꎮ 寻找或建立一种低成本、快
速简单的新型分子标记技术十分必要ꎮ 近年来ꎬ目
的基因标记和功能性分子标记越来越受到研究者的

重视ꎬ由于其可能与目的基因紧密连锁或直接作为

目的基因的一部分ꎬ能通过对某个分子标记的筛选

实现对性状的筛选ꎬ从而大大降低育种的盲目

性[２０￣２３]ꎮ 目标起始密码子多态性(ＳＣｏＴꎬｓｔａｒｔ ｃｏｄｏｎ
ｔａｒｇｅｔｅｄ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ)分子标记技术由 Ｂ. Ｃ. Ｙ. Ｃｏｌ￣
ｌａｒｄ 等[２４] 在 ２００９ 年开发ꎬ是一种基于翻译起始位

点的目的基因标记技术ꎬ具有操作简单、重复性好等

特点ꎬ其根据 ＡＴＧ 翻译起始位点侧翼保守序列来设

计单引物ꎬ扩增产生偏向候选功能基因区显性多态性

标记ꎬ扩增产物可以用简单的琼脂糖分离检测ꎬ该分

子标记技术已被应用于水稻[２４]、花生[２５]、龙眼[２６] 和

甘蔗栽培种的基因差异表达研究[２７]ꎮ
迄今ꎬＳＣｏＴ 标记技术尚未见在割手密中应用的

报道ꎬ本研究通过研究 ＳＣｏＴ 标记技术在割手密杂

交后代杂种真实性鉴定、多态性位点扩增和与 ＳＳＲ、
ＡＦＬＰ 标记相比获得多态性和分离标记的效率ꎬ旨

在验证 ＳＣｏＴ 分子标记技术在割手密遗传分析中应

用的可行性并建立割手密 ＳＣｏＴ 标记技术体系ꎬ为
割手密的研究提供新型分子标记技术ꎬ为开展割手

密遗传分析、高密度图谱构建和重要性状精细定位

奠定基础ꎮ

１　 材料与方法

１􀆰 １　 试验材料

以割 手 密 ＧＸＳ８５￣３０ 为 母 本 ( ♀)ꎬ 割 手 密

ＧＸＳ８７￣１６ 为父本(♂)ꎬ人工授粉ꎮ 在杂交温室杂

交后严格套袋隔离ꎬ至成熟后收获花穗ꎮ 获得后代

材料 ２４５ 个ꎮ
１􀆰 ２　 基因组 ＤＮＡ 的提取

取幼嫩叶片 １ ｇꎬ参照黄东亮等[２８] 的方法提取

和纯化割手密基因组 ＤＮＡꎮ
１􀆰 ３　 ＳＣｏＴ￣ＰＣＲ 体系

从 ７１ 条 ＳＣｏＴ 引物中筛选出 ５２ 条扩增效果好

的引物进行试验ꎮ ５２ 条引物中 １２ 条(已在双子叶

花生上得到验证)来自文献[２０]ꎬ其余 ４０ 条根据

Ｂ. Ｃ. Ｙ. Ｃｏｌｌａｒｄ 等[２４] 报道的 ＳＣｏＴ 引物设计原则设

计ꎮ 反应体系和程序参照熊发前等[２３] 的方法ꎬ并略

有改动ꎮ 总体积 ２０ μＬ 的 ＳＣｏＴ￣ＰＣＲ 反应体系含

ｄｄＨ２ Ｏ １４􀆰 ４ μＬꎬ １０ × ＰＣＲ ｂｕｆｆｅｒ ( Ｍｇ２ ＋ ) ２ μＬꎬ
１０ ｍｍｏｌ / Ｌ ｄＮＴＰｓ ０􀆰 ４ μＬꎬ１０ μｍｏｌ / Ｌ 单引物 ２ μＬꎬ
５ Ｕ / Ｌ Ｔａｑ ＤＮＡ 聚合酶 ０􀆰 ２ μＬꎬ基因组 ＤＮＡ ５０ ｎｇꎮ
反应条件是 ９４ ℃ 预变性 ３ ｍｉｎꎻ９４ ℃ 变性 １ ｍｉｎꎬ
５０ ℃(统一温度) 退火 １ ｍｉｎꎬ７２ ℃延伸 ２ ｍｉｎꎬ３５ 个

循环ꎻ７２ ℃ 延伸 ５ ｍｉｎꎮ 扩增产物与荧光染料混合

点样ꎬ经 １％ 的琼脂糖凝胶电泳分离ꎬ在 Ｐｈａｒｍａｃｉａ
Ｂｉｏｔｅｃｈ 凝胶成像系统观察和拍照ꎮ
１􀆰 ４　 ＳＳＲ￣ＰＣＲ 体系和 ＡＦＬＰ￣ＰＣＲ 体系

ＳＳＲ 引物来自参考文献[２９]ꎬＳＳＲ￣ＰＣＲ 反应体

系程序按照 Ｓ. Ｋ. Ｐａｒｉｄａ 等[３０] 的方法ꎻＡＦＬＰ 引物来

自参考文献[３１]ꎬＡＦＬＰ￣ＰＣＲ 体系和程序根据刘新

龙等[３２]的方法进行ꎮ
１􀆰 ５　 杂交后代真实性鉴定

筛选出父母本间具有特征性条带的引物对杂交

后代进行真实性鉴定ꎮ 杂种扩增结果中具有双亲特

征条带的即为真杂种ꎬ只有母本特征条带而无父本

特征带的后代为假杂种或自交种ꎮ
１􀆰 ６　 数据分析

根据亲本与后代扩增的电泳图谱ꎬ选择群体后

代呈现分离的标记统计ꎬ按同一位置有带记为 Ｈꎬ无
带记为 Ａꎬ缺失记为“–”ꎮ 使用 χ２检测所有标记的

５０７
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分离比例ꎬ分离比例 １∶ １(双亲间多态带)或 ３∶ １(双
亲间共有带)为单剂量标记ꎬ分离比例 １１∶ ３(双亲间

多态带)为双剂量标记[３３￣３５]ꎮ

２　 结果与分析

２􀆰 １　 ＳＣｏＴ 标记杂种真实性

筛选出 ５ 条具有双亲特征条带的 ＳＣｏＴ 引物ꎬ利
用这 ５ 条引物对 ２４５ 个后代材料进行鉴定ꎬ其中 ８８
个材料不具备父母本的特征条带ꎬ鉴定为自交种

或假杂种ꎻ其余 １５７ 个材料同时具有双亲的特征

条带ꎬ鉴定为真杂种ꎬ构成 Ｆ１ 杂种群ꎮ 如图 １Ａ 所

示ꎬ样品 １ 具有约 １７００ ｂｐ、１７５０ ｂｐ、７５０ ｂｐ、３８０ ｂｐ
大小的父本特征带和约 ７５０ ｂｐ、３８０ ｂｐ 大小的母

本特征带ꎻ图 １Ｂ 中ꎬ样品 １ 分别在约 ３００ ｂｐ 和

１６００ ｂｐ 处具有父母本特征带ꎻ同时在图 １Ｃ 中ꎬ样
品 １ 还具有约 １２０ ｂｐ 和 ８５０ ｂｐ 大小的父本特征带

和约 １５０ ｂｐ 大小的母本特征带ꎮ ＳＣｏＴ 标记鉴定

确认样品 １ 为真杂种ꎮ

白色箭头指示双亲特征条带

Ｗｈｉｔｅ ａｒｒｏｗｓ ｓｈｏｗ ｔｈｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ ｂａｎｄｓ. Ａ:ＳＣｏＴ１ꎬＢ:ＳＣｏＴ３３ꎬＣ:ＳＣｏＴ７１ꎬ♀:Ｆｅｍａｌｅ ｌｉｎｅ ＧＸＳ８５￣３０ꎬ♂:Ｍａｌｅ ｌｉｎｅ ＧＸＳ８７￣１６ꎬｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｂｅｌｏｗ

图 １　 ＳＣｏＴ 引物鉴定图谱

Ｆｉｇ􀆰 １　 ＳＣｏＴ ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｓ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｗｉｔｈ ｓｏｍｅ ｐｒｉｍｅｒｓ ｆｏｒ Ｆ１ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

２􀆰 ２　 扩增产物的多态性

２􀆰 ２􀆰 １　 ＳＣｏＴ 扩增产物的多态性　 从 ７１ 条引物中

筛选出扩增结果稳定、条带清晰和有多态性的引物

５２ 条ꎮ 每条引物能在每个 ＤＮＡ 样品中扩增出 ０ ~
５８ 条带(图 ２)ꎬ片段大小在 １００ ~ １８００ ｂｐ 之间ꎬ在
供试样品中检测到位点 １６２６ 个ꎬ其中多态性位点

１１８５ 个ꎬ多态性比率达到 ７２􀆰 ８７％ ꎬ每条引物的多

态性变幅为 １９􀆰 １１％ ~ １００％ ꎬ多态性最高的是

引物 ＳＣｏＴ２９ꎬ达到 １００％ ꎬ多态性最低的是引物

ＳＣｏＴ１７ 和 ＳＣｏＴ３４ꎬ均为 １４􀆰 ２３％ ꎻ每条引物检测

的位点数为 ４ ~ ５８ 个ꎬ平均位点数为 ３１􀆰 ２７ 个ꎬ
其中 多 态 性 位 点 １ ~ ５８ 个ꎬ 平 均 为 ２２􀆰 ７８ 个

(表 ２) ꎮ 总位点数和多态性位点数最多的都是

引物 ＳＣｏＴ２９ꎮ

２􀆰 ２􀆰 ２　 ＳＣｏＴ、ＳＳＲ 和 ＡＦＬＰ 标记的多态性对比分

析　 参试的 ＳＣｏＴ、ＳＳＲ 和 ＡＦＬＰ 引物都能在 １５７ 个

割手密杂交后代中获得多态性条带ꎬ其中多态性

最丰富的是 ＡＦＬＰ 引物ꎬ其平均条带数、平均多态

性条带数和多态性条带比率分别为 ８１􀆰 ７３ 条、
７６􀆰 ３６ 条和 ９３􀆰 ４４％ (图 ３)ꎻ多态性最低的是 ＳＳＲ
引物ꎬ其平均条带数、平均多态性条带数和多态性

条带比率分别为 ２０􀆰 ００ 条、 ６􀆰 ２０ 条 和 ３１􀆰 ００％
(图 ４)ꎮ ＳＣｏＴ 引物扩增的条带数目和多态性条带

数介于 ＡＦＬＰ 和 ＳＳＲ 引物之间ꎬ同时 ＳＣｏＴ 引物扩

增出的条带大小范围最大ꎬ在 １００ ~ １８００ ｂｐ 之间

都能获得清晰的条带ꎬ而 ＳＳＲ 引物和 ＡＦＬＰ 引物扩

增条带范围较小ꎬ分别介于 ５０ ~ ７５０ ｂｐ 和 ５０ ~
７２０ ｂｐ 之间(表 １)ꎮ

６０７
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白色箭头指示多态性条带

Ｗｈｉｔｅ ａｒｒｏｗｓ ｓｈｏｗ ｔｈｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｂａｎｄｓ. Ａ:ＳＣｏＴ１３ꎬＢ:ＳＣｏＴ５０ꎬＣ:ＳＣｏＴ６６

图 ２　 ３ 条 ＳＣｏＴ 引物在割手密杂交后代的扩增图谱

Ｆｉｇ􀆰 ２　 Ｂａｎｄｉｎｇ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｆｏｒ ＳＣｏＴ ｍａｒｋｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｆ１ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｕｓｉｎｇ ｔｈｒｅｅ ｐｒｉｍｅｒｓ

７０７
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黑色箭头指示多态性条带 Ｂｌａｃｋ ａｒｒｏｗｓ ｓｈｏｗ ｔｈｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｂａｎｄｓ. Ａ:Ｅ３Ｍ１ꎬＢ:Ｅ５Ｍ２ꎬＣ:Ｅ６Ｍ４

图 ３　 ３ 对 ＡＦＬＰ 引物在割手密杂交后代的扩增图谱

Ｆｉｇ􀆰 ３　 Ｂａｎｄｉｎｇ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｆｏｒ ＡＦＬＰ ｍａｒｋｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｆ１ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｕｓｉｎｇ ｔｈｒｅｅ ｐｒｉｍｅｒｓ

黑色箭头指示多态性条带 Ｂｌａｃｋ ａｒｒｏｗｓ ｓｈｏｗ ｔｈｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｂａｎｄｓ. Ａ:ｍＳＳＣＩＲ３２ꎬＢ:ｍＳＳＣＩＲ４３ꎬＣ:ｍＳＳＣＩＲ４８

图 ４　 ３ 对 ＳＳＲ 引物在割手密杂交后代的扩增图谱

Ｆｉｇ􀆰 ４　 Ｂａｎｄｉｎｇ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｆｏｒ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｆ１ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｕｓｉｎｇ ｔｈｒｅｅ ｐｒｉｍｅｒｓ

表 １　 割手密杂交后代 ＳＣｏＴ、ＳＳＲ 和 ＡＦＬＰ 标记的多态性对比分析

Ｔａｂｌｅ １　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｆｏｒ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｂａｎｄｓ ｏｆ Ｆ１ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｂｙ ＳＣｏＴꎬＳＳＲꎬａｎｄ ＡＦＬＰ ｐｒｉｍｅｒｓ

标记类型

Ｍａｒｋｅｒｓ
参试引物数

Ｎｏ. ｏｆ ｐｒｉｍｅｒ

总条带数

Ｎｏ. ｏｆ ｔｏｔａｌ
ｂａｎｄ

平均条带数

Ａｖｅｒａｇｅ Ｎｏ. ｏｆ
ｂａｎｄｓ

多态性条带数目

Ｎｏ. ｏｆ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｂａｎｄ

平均多态性条带数

Ａｖｅｒａｇｅ Ｎｏ. ｏｆ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈ ｂａｎｄｓ

条带大小(ｂｐ)
Ｂａｎｄ ｓｉｚｅ

多态性条带比率(％ )
Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ

ｂａｎｄｓ

ＳＣｏＴ ５２ １６２６ ３１􀆰 ２７ １１８５ ２２􀆰 ７９ １００ ~ １８００ ７２􀆰 ８７

ＳＳＲ ６０ １２００ ２０􀆰 ００ ３７２ ６􀆰 ２０ ５０ ~ ７５０ ３１􀆰 ００

ＡＦＬＰ １１ ８９９ ８１􀆰 ７３ ８４０ ７６􀆰 ３６ ５０ ~ ７２０ ９３􀆰 ４４

２􀆰 ３　 获得分离标记的效率

从 ５２ 条 ＳＣｏＴ 引物、６０ 对 ＳＳＲ 引物和 １１ 对

ＡＦＬＰ 引物中共获得 １５００ 个分离标记ꎬ使用 χ２ 检

测ꎬＦ１ 群体共有 ６６４ 个单剂量标记ꎬ９９ 个双剂量标

记ꎬ合计占总标记数的 ５０􀆰 ９％ꎬ偏分离标记 ７６３ 个ꎮ
比较单双剂量标记比例的数值得出 ３ 种引物获得的

单双剂量标记的效率依次为 ＳＣｏＴ > ＡＦＬＰ > ＳＳＲꎬ获
得单剂量分子标记的效率依次为 ＳＣｏＴ > ＡＦＬＰ >

８０７
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ＳＳＲꎬ偏分离标记比例最高的是 ＳＳＲ 引物ꎬ达到

６６􀆰 ２％ꎻ最低的是 ＳＣｏＴ 引物ꎬ为 ２５􀆰 ０％ꎮ 总体来说虽

然每种引物的数量不等ꎬ但从单双剂量标记比例来

看ꎬ获得有效构图标记的最多的是 ＳＣｏＴ 引物ꎬ最少的

是 ＳＳＲ 引物ꎬ说明 ＳＣｏＴ 引物在参试的 １５７ 份割手密

杂交后代中获得有效构图标记的效率最高(表 ２)ꎮ

表 ２　 杂交后代群体 ＳＣｏＴ、ＳＳＲ 和 ＡＦＬＰ 标记统计结果

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ＳＣｏＴꎬＳＳＲꎬａｎｄ ＡＦＬＰ ｍａｒｋｅｒｓ ｉｎ Ｆ１ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

标记类型

Ｍａｒｋｅｒ
标记数

Ｍａｒｋｅｒ ｎｕｍｂｅｒ
单剂量标记

ＳＤＭ(１∶ １＆３∶ １)
双剂量标记

ＤＤＭ(１１∶ ３)
单双剂量标记比例(％ )
Ｒａｔｅ ｏｆ ＳＤＭ ｔｏ ＤＤＭ

偏分离标记

ＤＭ
偏分离标记比例(％ )

Ｒａｔｅ ｏｆ ＤＭ

ＳＣｏＴ ４５２ ３１２ ２７ ７５􀆰 ０ １４０ ２５􀆰 ０

ＳＳＲ ３７３ １０７ １９ ３３􀆰 ８ ２４６ ６６􀆰 ２

ＡＦＬＰ ６７５ ２４５ ５３ ４４􀆰 １ ３７７ ５５􀆰 ９

ＳＤＭ:Ｓｉｎｇｌｅ ｄｏｓｅ ｍａｒｋｅｒꎬＤＤＭ:Ｄｏｕｂｌｅ ｄｏｓｅ ｍａｒｋｅｒꎬＤＭ:Ｄｉｓｔｏｒｔｅｄ ｍａｒｋｅｒ

３　 讨论

本研究将 ＳＣｏＴ 标记技术应用于割手密杂交后

代的杂种鉴定、ＤＮＡ 多态性分析和遗传图谱构建中

与 ＳＳＲ 和 ＡＦＬＰ 标记技术对比获得有效单双剂量分

子标记的效率ꎬ为割手密种质资源分类鉴定、保护和

利用、高密度遗传连锁图谱构建、分子标记辅助育种、
基因定位和克隆等研究提供一种新的分子标记技术ꎮ

本研究使用 １２ 条在双子叶花生上得到验证的

ＳＣｏＴ 引物对割手密杂交后代进行扩增ꎬ获得丰富的

多态性ꎬ说明 ＳＣｏＴ 标记在基因组水平上有多个结

合位点ꎬ可在不同物种间共用ꎮ 同时 ＳＣｏＴ 单引物

在 ＰＣＲ 反应中同时充当上下游引物的角色ꎬＳＣｏＴ
引物扩增发生在一个基因中的第 １ 个外显子中或是

跨越相邻的内含子进行ꎬ使得那些较近而又反向结

合的引物结合位点之间的片段得以有效扩增ꎬ因此

产生相当丰富的多态性ꎮ
ＡＦＬＰ 是目前公认的作图效率最高的分子标记

技术ꎬ获得有效构图标记的效率一般在 ４０％ ~
６０％之间[３２￣３６]ꎬ本研究中为 ４４􀆰 １％ ꎬ明显高于 ＳＳＲ
分子标记ꎬ而且扩增到的多态性条带也相当丰富ꎬ但
在参试的割手密 Ｆ１群体中ꎬＳＣｏＴ 标记有更高的作图

效率ꎬ其获得有效构图标记的比例达到 ７５􀆰 ０％ ꎬ说
明 ＳＣｏＴ 分子标记在构建割手密高密度遗传图谱上

有很大的应用潜力ꎮ 同时ꎬＳＣｏＴ 标记引物利用功能

基因保守序列开发ꎬ其本身就位于目的基因内部ꎬ避
免了基因标记定位或 ＱＴＬ 作图建立的特定 ＤＮＡ 标

记ꎬ即使与目标基因紧密连锁ꎬ却常常会因为目的基

因与标记之间可能发生重组而影响目标性状选择的

准确性ꎬ使标记与目标基因之间仍然存在一定的遗

传距离的情况ꎮ
构建分子标记遗传连锁图谱是性状基因定位及

分子标记辅助选择育种的基础[３７]ꎮ 由于多倍体作

物的基因型复杂ꎬ后代群体基因组成和结构不清楚ꎬ
其统计分析远复杂于二倍体作物ꎬ导致目前多倍体

作物的分子遗传连锁图谱研究落后[３８]ꎮ 而甘蔗及

割手密都属于更为复杂的多倍体ꎬ基因组血缘组成

高度复杂ꎬ染色体数量庞大ꎬ很难判断分离群体的类

型和基因分离模式ꎬ因此分子遗传连锁图谱构建必

须考虑所有的分离标记模式ꎮ 目前已构建的甘蔗遗

传图谱标记之间遗传距离还很大[３４ꎬ３９￣４０]ꎬ都属于极

度不饱和图谱ꎮ 使用大量分子标记构建的 Ｒ５７０[４０]

和 Ｑ１６５[３４]图谱ꎬ遗传距离分别达到了 ５８４９ ｃＭ 和

９０５８􀆰 ３ ｃＭꎬ仅覆盖了甘蔗基因组的一半左右ꎮ 要获

得满足精细定位和图位克隆需求的高密度遗传图谱

还需要通过分子标记手段获得大量的分离标记ꎮ 在

本研究中 ＳＣｏＴ 分子标记在割手密杂交后代中表现

出高效的分离标记获得效率ꎬ并在扩增 ＤＮＡ 多态性

上优于 ＳＳＲ 分子标记ꎬ在获取分离标记上优于

ＡＦＬＰ 分子标记ꎬ揭示 ＳＣｏＴ 分子标记技术在割手密

遗传分析和遗传图谱构建中的应用前景ꎬ为割手密

及其他多倍体植物遗传图谱构建提供了一种高效的

目的基因分子标记ꎬ值得进一步尝试和探索ꎮ
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２５０(４):４０５￣４１３

[４０] 　 Ｇｒｉｖｅｔ ＬꎬＡｒｒｕｄａ Ｐ. Ｓｕｇａｒｃａｎｅ ｇｅｎｏｍｉｃｓ:ｄｅｐｉｃｔｉｎｇ ｔｈｅ ｃｏｍｐｌｅｘ
ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ ａｎ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｔｒｏｐｉｃａｌ ｃｒｏｐ[ Ｊ] . Ｃｕｒｒ Ｏｐｉｎ Ｐｌａｎｔ Ｂｉｏｌꎬ
２００２ꎬ５(２):１２２￣１２７
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