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　 　 摘要:以 ９ 个大白菜品种和 １０ 个结球甘蓝品种为试材ꎬ对位于芸薹属 Ａ 基因组 １０ 个连锁群的 ２０７ 对 ＳＳＲ 引物进行 ＰＣＲ
筛选ꎬ共筛选出 ３３ 个大白菜相对于结球甘蓝的特异 ＳＳＲ 标记ꎬ涉及了大白菜的 １０ 个连锁群ꎬ其中位于 Ａ１ 连锁群 ３ 对ꎬＡ２ 连

锁群 ４ 对ꎬＡ３ 连锁群 ５ 对ꎬＡ４ 连锁群 ２ 对ꎬＡ５ 连锁群 ３ 对ꎬＡ６ 连锁群 ４ 对ꎬＡ７ 连锁群 ２ 对ꎬＡ８ 连锁群 １ 对ꎬＡ９ 连锁群 ２ 对ꎬ
Ａ１０ 连锁群 ７ 对ꎮ 为进一步利用 ＳＳＲ 标记鉴定结球甘蓝—大白菜异附加系奠定了基础ꎮ
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结球甘蓝 ( Ｂｒａｓｓｉｃａ ｏｌｅｒａｃｅａ ｖａｒ. ｃａｐｉｔａｔａ Ｌ. ꎬ
ＣＣ)和大白菜(Ｂｒａｓｓｉｃａ ｃａｍｐｅｓｔｒｉｓ Ｌ. ｓｓｐ. ｐｅｋｉｎｅｎｓｉｓꎬ
ＡＡ)均为芸薹属中的重要蔬菜ꎬ在我国蔬菜生产中

占有重要地位ꎮ 异附加系是研究基因组结构和转移

基因的有效工具ꎬ可用于建立以受体物种基因组为

载体的外源物种基因组文库ꎬ也是进行基因定位、特
异遗传图谱构建、同源染色体的渗入机制和配对状

态研究的重要基础材料ꎮ 创建结球甘蓝—大白菜异

附加系ꎬ不仅可以将大白菜中的优良基因转移到结

球甘蓝中ꎬ进行结球甘蓝品种遗传改良ꎬ亦可进行大

白菜优良基因的准确定位ꎬ确定其遗传模式和特征ꎬ
为进一步研究 Ａ、Ｃ 基因组之间的亲缘关系奠定基

础ꎮ 异附加系的鉴定多采用核型分析和染色体配对

等传统细胞学方法ꎬ但由于结球甘蓝和大白菜的染

色体均较小ꎬ相邻染色体形态又非常相似[１]ꎬ仅通

过传统细胞学方法很难准确识别每条染色体ꎮ 随着

分子细胞遗传学的发展ꎬ以 ｒＤＮＡ 为探针的荧光原

位杂交(ＦＩＳＨꎬｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅ ｉｎ ｓｉｔｕ ｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎ)和基

因组原位杂交(ＧＩＳＨꎬｇｅｎｏｍｉｃ ｉｎ ｓｉｔｕ ｈｙｂｒｉｄｉ￣ｚａｔｉｏｎ)
成为染色体准确识别和异附加系中外源染色体精确

鉴定的有效工具[２￣５]ꎮ 但由于 ｒＤＮＡ 在大白菜和结

球甘蓝基因组中的位点数有限ꎬ仅能识别部分染色

体ꎻ且 Ａ、Ｃ 基因组间的亲缘关系较近ꎬ利用 ＧＩＳＨ 技

术亦不能区分每条染色体[６￣７]ꎮ 以至于在结球甘蓝
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背景下准确识别大白菜的不同染色体变得十分困

难ꎬ成为制约结球甘蓝—大白菜异附加系鉴定的

瓶颈ꎮ
简单重复序列(ＳＳＲꎬｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔ)是

一种以 ＰＣＲ 为基础的分子标记技术ꎬ因其变异频率

高ꎬ在整个基因组中均匀分布ꎬ稳定性和重复性好等

特点ꎬ广泛用于遗传作图、遗传多样性分析及亲缘关

系研究等方面ꎮ 利用连锁群上均匀分布的 ＳＳＲ 标

记ꎬ多个物种的连锁群与染色体建立了对应关

系[８￣９]ꎬ并成功进行了染色体片段导入系(代换系)、
异附加系等外源染色体及染色体片段的鉴定[１０￣１１]ꎮ
目前ꎬ芸薹属中 Ａ 基因组基于 ＳＳＲ 标记遗传图谱中

的连锁群已与染色体建立了对应关系[１２]ꎬ这为 Ａ 基

因组不同染色体的识别奠定了基础ꎮ 本研究拟利用

分布在芸薹属 Ａ 基因组不同连锁群上的 ＳＳＲ 引物ꎬ
对不同大白菜和结球甘蓝基因组 ＤＮＡ 进行扩增ꎬ筛
选并建立一套大白菜每个连锁群相对于结球甘蓝的

特异 ＳＳＲ 标记ꎬ为今后鉴定结球甘蓝—大白菜异附

加系中的外源染色体提供便利ꎮ

１　 材料与方法

供试材料为大白菜极早熟品种京春娃娃菜ꎬ早
熟品种小杂 ５６ 号和京夏王ꎬ中早熟品种北京改良

６７ 号ꎬ中熟品种北京大牛心ꎬ中晚熟品种北京 ８０
号ꎬ晚熟品种北京新一号和北京新三号ꎬ以及 １ 个多

代自交系 ７８￣１３ꎻ结球甘蓝春季早熟品种日本铁头一

号、极早甘蓝、８３１２ 甘蓝和中甘 １１ꎬ春季中熟品种京

丰一号ꎬ春秋兼用早熟品种中甘 １７ 和中甘 １８ꎬ秋季

中熟品种中甘 １９ꎬ秋季晚熟品种晚丰甘蓝及 １ 个多

代自交系中甘ꎮ 以上材料于 ２００８ 年 １０ 月播于穴

盘ꎬ２ ~ ３ 片真叶时剪取新鲜叶片ꎬ采用 ＣＴＡＢ 法提

取基因组 ＤＮＡ[１３]ꎮ
引物来源于 ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｂｒａｓｓｉｃａ. ｉｎｆｏꎬ共选取

了分布于芸薹属 Ａ 基因组 １０ 个连锁群上的 ２０７ 对

ＳＳＲ 引 物ꎬ 由 上 海 生 物 工 程 技 术 有 限 公 司 合

成(表 １)ꎮ

表 １　 白菜连锁群 ＳＳＲ 引物
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Ａ７ ＫＢＲＮ１４３Ｈ１５ꎬＥＮＡ１４ꎬＥＮＡ２５ꎬＥＮＡ２６ꎬＥＮＡ６ꎬＥＮＡ８ꎬＲａ２Ａ０１ｂꎬＯｌ１２Ｅ０３ꎬＮａ１２Ａ０２ｂꎬＲａ２Ａ０５ｂꎬＦｌＴＯ０３５ꎬＨ１０２Ａ０７￣３ꎬ
Ｂ０７０Ｌ０１Ｒ￣１ꎬＢ０２６Ｇ０１￣１ꎬＢ０５７Ｅ０５Ｒ￣１ꎬＢ０７３Ｋ１５￣ｃ４￣４ꎬＲａ２Ｇ０８ꎬＯｌ１０Ｆ０９ꎬＢＲＭＳ￣０４０ꎬＢＲＭＳ￣０１８

Ａ８ ＫＢＲＨ１４３Ｄ２２ꎬＧＯＬ３ꎬＥＪＵ３ꎬＥＪＵ４ꎬＮａ１０Ｅ０２ꎬＯｌ１３Ｃ１２ａꎬＯｌ１２Ｇ０４ｂꎬＯｌ１２Ｄ０５ꎬＲａ２Ｅ１２ꎬＢＲＭＳ０３３

Ａ９ ＫＢＲＨ１４３Ｆ１９ꎬＥＪＵ１ꎬＥＪＵ２ꎬＫＥＲＨ１４３Ｋ２０ꎬＥＮＡ１６ꎬＥＮＡ２１ꎬＥＮＡ２２ꎬＥＮＡ２７ꎬＢＲＭＳ￣０２９ꎬＮＩ４Ｄ０９ꎬＯｌ１０Ｄ０８ꎬＲａ２Ａ１０ａꎬ
Ｎａ１４Ｃ１２ꎬＮａ１０Ｇ０６ｃꎬＲａ２Ａ１１ꎬＮａ１２Ｅ０６ＡꎬＮｉ４Ｅ０８ꎬＢＣ１０７ꎬＯｌ１０Ｃ０１ꎬＮａ１０Ｂ１１ꎬＮａ１０Ａ０８ꎬＯｌ１２Ｆ０２ꎬＢＲＭＳ￣０５１ꎬＢＮ９Ａꎬ
ＢＲＭＳ￣０１７

Ａ１０ ＥＪＵ６ꎬＥＮＡ１３ꎬＥＮＡ１８ꎬＥＮＡ２ꎬＮＩ２Ｆ０２ꎬＮＩ４Ａ０３ꎬＮａ１０Ｄ０７ꎬＮａ１０Ｅ０８ꎬＯｌ１１Ｂ０３ｂꎬＲａ２Ｅ０３ａꎬＮｉ３Ｇ０４ｂꎬＲａ２Ｅ０７ꎬＫＳ５０４２０ꎬ
Ｂ０３４Ｎ１０￣３ꎬ Ｂ０８０Ｅ２４￣２ꎬ Ｈ００９Ｂ２３￣１ꎬ Ｂ０８７Ｂ１０￣４ꎬ Ｂ０１５Ｎ０２￣１ꎬ Ｂ００６Ｆ１８￣１ꎬ Ｂ０６７Ｆ２２￣３ꎬ Ｈ０１２Ｄ０９￣２ꎬ Ｂ０４３Ｍ０７￣１ꎬ
Ｂ０３６Ｌ２１￣２ꎬ５３Ｇ０６￣３９ꎬＯｌ１０Ａ０２ꎬＮａ１０Ｇ０８ꎬＮａ１２Ｅ０９ꎬＯｌ１０Ｂ１１ꎬＮａ１２Ｈ０４ꎬＢＲＭＳ￣０１９
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　 　 ＰＣＲ 反应体系为 ２０ μＬꎬ含模板 ＤＮＡ ３０ ｎｇꎬ正反

向引物各 ０􀆰 ２ μｍｏｌ / Ｌꎬ１ × ＰＣＲ Ｂｕｆｆｅｒ (含 １􀆰 ５ ｍｍｏｌ / Ｌ
Ｍｇ２ ＋ )ꎬ２００ ｕｍｍｏｌ / Ｌ ｄＮＴＰꎬ１Ｕ Ｔａｑ 酶ꎮ ＰＣＲ 扩增程

序为 ９４ ℃预变性 ３ ｍｉｎꎻ９４ ℃变性 １ ｍｉｎꎬ５５ ~ ６０ ℃
复性 ３０ ｓꎬ７２ ℃ 延伸 ４５ ｓꎬ３５ 个循环ꎻ７２ ℃ 延伸 ５
ｍｉｎꎬ４ ℃保存ꎮ 扩增产物在 １０％非变性聚丙烯酰胺

凝胶中电泳分离ꎬ采用银染法检测ꎬ并拍照ꎮ

２　 结果与分析

２􀆰 １　 结球甘蓝和大白菜的 ＳＳＲ 扩增分析

在选用的 ２０７ 对 ＳＳＲ 引物中ꎬ能扩增出明显条

带的引物数为 １７８ 对ꎬ其中 ３３ 对引物在大白菜和结

球甘蓝中的扩增结果表现出多态性ꎬ占引物总数的

１５􀆰 ９％ ꎮ ３３ 对 ＳＳＲ 引物中ꎬ７ 对引物在大白菜上有

特异条带ꎬ而结球甘蓝上没有条带(图 １Ａ ~ Ｂ)ꎬ２６
对引物在大白菜和结球甘蓝上均有条带ꎬ但扩增产

物大小存在明显差异(图 １Ｃ ~ Ｇ)ꎮ 对于结球甘蓝ꎬ
每个 ＳＳＲ 引物位点检测到的等位变异为 ０ ~ ４ 个ꎬ
检测到 １ 个等位变异的频率最高ꎬ为 ４４􀆰 ４％ ꎻ检测

到 ３ 个和 ４ 个等位变异频率均为 ８􀆰 ３％ ꎻ２ 个等位变

异频率为 ２５􀆰 ０％ ꎮ 在大白菜中ꎬ每个 ＳＳＲ 引物位点

检测到的等位变异为 １ ~ ５ 个ꎬ检测到 １ 个等位变异

的频率最高为 ３３􀆰 ３％ ꎻ检测到 ２ 个等位变异的频率

为 ２２􀆰 ２％ ꎻ３ 个等位变异的频率为 ２５􀆰 ０％ ꎻ４ 个等位

变异 的 频 率 为 １１􀆰 １％ ꎻ ５ 个 等 位 变 异 的 频 率

为 ８􀆰 ３％ ꎮ

Ａ:ＥＮＡ１９ꎻ　 Ｂ:Ｂ０８０Ｅ２４￣２ꎻ　 Ｃ:Ｒａ１２Ｄ０８ꎻ　 Ｄ:Ｂ０３４Ｎ１０￣３ꎻ　 Ｅ:Ｒａ２Ｅ０７ꎻ　 Ｆ:Ｏｌ１１Ｂ０５ꎻ　 Ｇ:Ｒａ２ＡＯ５ｂꎻ　 Ｈ:Ｎａ１２Ａ０２ｂ
１:７８￣１３ꎻ２:北京大牛心ꎻ３:小杂 ５６ 号ꎻ４:北京新一号ꎻ５:北京 ８０ 号ꎻ６:北京新三号ꎻ７:京春娃娃菜ꎻ８:京夏王ꎻ９:北京改良 ６７ 号ꎻ１０:中甘ꎻ
１１:日本铁头一号ꎻ１２:极早甘蓝ꎻ１３:８１３２ 甘蓝ꎻ１４:晚丰甘蓝ꎻ１５:中甘 １７ 号ꎻ １６:中甘 １８ 号ꎻ１７:中甘 １９ 号ꎻ １８:中甘 １１ 号ꎻ１９:京丰一号

１:７８￣１３ꎬ２:Ｂｅｉｊｉｎｇ ｄａ ｎｉｕ ｘｉｎꎬ３:Ｘｉａｏ ｚａ ５６ꎬ４:Ｂｅｉｊｉｎｇ ｘｉｎ ｙｉ ｈａｏꎬ５:Ｂｅｉｊｉｎｇ ８０ꎬ６:Ｂｅｉｊｉｎｇ ｘｉｎ ｓａｎ ｈａｏꎬ７:Ｊｉｎｇ ｓｐｒｉｎｇ ｗａ ｗａ ｃａｉꎬ８:Ｊｉｎｇ ｘｉａ ｗａｎｇꎬ
９:Ｂｅｉｊｉｎｇ ｇａｉ ｌｉａｎｇ ６７ꎬ１０:Ｚｈｏｎｇ ｇａｎꎬ１１:Ｊａｐａｎ ｔｉｅ ｔｏｕ ｙｉ ｈａｏꎬ１２:Ｊｉ ｚａｏ ｃａｂｂａｇｅꎬ１３:８１３２ ｃａｂｂａｇｅꎬ１４:Ｗａｎ ｆｅｎｇ ｃａｂｂａｇｅꎬ１５:Ｚｈｏｎｇ ｇａｎ １７ꎬ

１６:Ｚｈｏｎｇ ｇａｎ １８ꎬ１７:Ｚｈｏｎｇ ｇａｎ １９ꎬ１８:Ｚｈｏｎｇ ｇａｎ １１ꎬ１９:Ｊｉｎｇ ｆｅｎｇ ｙｉ ｈａｏ

图 １　 部分连锁群特异引物在大白菜和结球甘蓝品种中的扩增结果

Ｆｉｇ􀆰 １　 Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｓｅｃｔｉｏｎ ｌｉｎｋａｇｅ ｇｒｏｕｐ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｐｒｉｍｅｒｓ ｏｎ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｏｆ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｃａｂｂａｇｅ ａｎｄ ｃａｂｂａｇｅ

２􀆰 ２　 特异性引物在连锁群上的分布

对于大白菜相对于结球甘蓝的特异性差异引

物ꎬ其筛选标准如下:大白菜上有扩增片段ꎬ而结球

甘蓝上没有扩增片段ꎻ或二者均有扩增片段ꎬ但扩增

片段大小存在差异ꎮ 在选用的 ２０７ 对引物中ꎬ３３ 对

引物能在大白菜和结球甘蓝上扩增出明显的特异性

差异片段ꎬ为大白菜相对于结球甘蓝的特异 ＳＳＲ 标

记ꎮ 筛选出的 ３３ 个特异 ＳＳＲ 标记涉及了 Ａ 基因组

的 １０ 个连锁群ꎬ其中位于 Ａ１ 连锁群 ３ 对ꎬＡ２ 连锁

群 ４ 对ꎬＡ３ 连锁群 ５ 对ꎬＡ４ 连锁群 ２ 对ꎬＡ５ 连锁群

３ 对ꎬＡ６ 连锁群 ４ 对ꎬＡ７ 连锁群 ２ 对ꎬＡ８ 连锁群 １
对ꎬＡ９ 连锁群 ２ 对ꎬＡ１０ 连锁群 ７ 对(表 ２)ꎮ

３　 讨论

已有研究表明ꎬ芸薹属 Ａ 和 Ｃ 基因组间具有较

高的同源性[１４]ꎬＲ. Ｊ. Ｓｎｏｗｄｏｎ 等[１５]研究发现用黑芥

总 ＤＮＡ 作探针可以将 Ｂ 基因组染色体和 Ａ、Ｃ 基因

组染色体分开ꎬ却很难将 Ａ 和 Ｃ 基因组染色体区分

开来ꎻ孔芳等[１６]利用 Ａ 基因组的重复序列作探针ꎬ
分别同二倍体白菜型油菜(ＡＡ) 、甘蓝(ＣＣ)和异

６９６
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表 ２　 大白菜连锁群特异 ＳＳＲ 标记

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｌｉｎｋａｇｅ ｇｒｏｕｐ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ ｏｆ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｃａｂｂａｇｅ

连锁群

Ｌｉｎｋａｇｅ
ｇｒｏｕｐ

特异 ＳＳＲ 标记

Ｓｐｅｃｉｆｉｃ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒ
正向引物序列(５′￣３′)
Ｆｏｒｗａｒｄ ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ

反向引物序列(５′￣３′)
Ｒｅｖｅｒｓｅ ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ

特异标记重复类型

Ｒｅｐｅａｔ ｔｙｐｅ ｏｆ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｍａｒｋｅｒ

Ａ１ ＥＮＡ２８ ＧＧＡＧＴＣＣＧＡＧＣＧＴＴＡＴＧＡＡＴ ＣＴＴＣＡＴＣＧＡＣＣＣＡＣＣＴＴＧＴＴＴＴＴ －

１２２Ａ２２￣２９ ＴＡＴＣＡＡＧＴＧＧＧＧＡＣＧＡＡＴＧＧ ＡＡＧＧＡＡＧＡＡＧＧＧＴＧＧＡＡＴＣＧ －

Ｈ００９Ｄ０２￣３ ＣＴＡＴＣＴＣＡＧＡＣＣＡＧＣＧＧＡＡＡ ＴＴＧＣＡＴＡＡＴＣＧＴＧＧＡＡＣＧＴＡ －

Ａ２ ＥＮＡ１ ＡＣＴＴＣＣＡＣＡＡＡＣＡＧＡＧＣＡＡＣ ＴＡＴＧＡＡＧＡＣＡＣＣＡＡＡＧＡＧＣＣ －

ＥＮＡ２３ ＧＣＴＧＴＧＣＣＡＧＴＴＣＣＴＣＴＴＴＣ ＴＣＡＴＴＣＣＡＡＡＴＧＧＣＣＴＴＡＣＣ －

Ｏｌ１３Ｅ０８ ＴＴＣＧＣＡＡＣＴＣＣＴＣＣＴＡＧＡＡＴＣ ＡＡＧＧＴＣＴＣＡＣＣＡＣＣＧＧＡＧＴＣ (ＣＴ) １１

Ｎｉ２Ｃ１２ ＡＣＡＴＴＣＴＴＧＧＡＴＣＴＴＧＡＴＴＣＧ ＡＡＡＧＧＴＣＡＡＧＴＣＣＴＴＣＣＴＴＣＧ (ＧＡ) ４３

Ａ３ ＢＲＭＳ￣０４２ ＧＧＡＴＣＡＧＴＴＡＴＣＴＧＣＡＣＣＡＣＡＡ ＴＣＧＧＡＡＴＴＧＧＡＴＡＡＧＡＡＴＴＣＡＡ (ＡＡＴ) ４ꎬ(ＣＴ) ４(Ｔ) ２(ＣＴ) ４

Ｏｌ１１Ｂ０５ ＴＣＧＣＧＡＣＧＴＴＧＴＴＴＴＧＴＴＣ ＡＣＣＡＴＣＴＴＣＣＴＣＧＡＣＣＣＴＧ (ＡＧ) １４

Ｎａ１０Ｆ０６ ＣＴＣＴＴＣＧＧＴＴＣＧＡＴＣＣＴＣＧ ＴＴＴＴＴＡＡＣＡＧＧＡＡＣＧＧＴＧＧＣ (ＣＣＧ) ６

Ｂ０６８Ｅ０７￣２ ＧＧＴＣＡＧＧＴＧＣＴＡＣＴＣＡＧＡＣＴＣＣ ＴＴＧＡＡＧＡＧＧＡＴＣＣＡＣＣＡＡＡＡＧ －

Ｎａ１２Ｅ０２ ＴＴＧＡＡＧＴＡＧＴＴＧＧＡＧＴＡＡＴＴＧＧＡＧＧ ＣＡＧＣＡＧＣＣＡＣＡＡＣＣＴＴＡＣＧ (ＴＴＧ) １３

Ａ４ ＥＮＡ３ ＡＴＣＣＣＴＴＣＴＣＡＣＡＧＧＴＴＴＡＣＴ ＧＴＣＡＡＧＴＴＴＣＴＣＴＣＣＡＣＡＣＣ －

Ｎａ１０Ｄ０９ ＡＡＧＡＡＣＧＴＣＡＡＧＡＴＣＣＴＣＴＧＣ ＡＣＣＡＣＣＡＣＧＧＴＡＧＴＡＧＡＧＣＧ (ＧＴ) １９

Ａ５ ＥＮＡ１７ ＣＡＧＴＴＡＴＴＴＣＧＣＣＴＣＧＴＣＴ ＴＡＴＴＴＧＴＧＴＣＴＧＴＴＡＴＴＧＧＡ －

ＢＲＭＳ￣０３４ ＧＡＴＣＡＡＡＴＡＡＣＧＡＡＣＧＧＡＧＡＧＡ ＧＡＧＣＣＡＡＧＡＡＡＧＧＡＣＣＴＡＡＧＡＴ (ＧＡ) １８

Ｒａ３Ｈ１０ ＴＡＡＴＣＧＣＧＡＴＣＴＧＧＡＴＴＣＡＣ ＡＴＣＡＧＡＡＣＡＧＣＧＡＣＧＡＧＧＴＣ (ＧＡ) ２３

Ａ６ ＥＪＵ５ ＧＧＣＡＣＧＴＡＣＡＴＧＧＡＧＧＡＴＴＣ ＴＧＴＴＧＧＴＣＧＡＧＣＴＧＴＴＴＣＡＧ －

ＥＮＡ１９ ＡＡＧＴＴＡＣＣＡＡＧＧＡＧＡＧＧＡＣＡＧ ＡＡＡＧＧＧＡＣＧＣＴＡＣＡＡＧＴＣＡ －

Ｏｌ１０Ｄ０１ ＴＣＴＣＴＧＣＣＡＡＡＡＧＣＡＡＡＴＡＧＣ ＣＴＴＧＧＣＴＣＴＣＴＣＴＣＡＣＣＡＣＣ (Ｔ) ２３

Ｒａ１２Ｄ０８ ＡＣＧＡＣＧＡＴＴＣＡＡＣＴＣＡＴＣＴＴＣ ＴＴＡＡＣＣＡＡＣＴＴＣＧＣＴＴＴＴＴＧ (ＣＴ) ２９

Ａ７ Ｎａ１２Ａ０２ｂ ＡＧＣＣＴＴＧＴＴＧＣＴＴＴＴＣＡＡＣＧ ＡＧＴＧＡＡＴＣＧＡＴＧＡＴＣＴＣＧＣＣ (ＣＴ) １６

Ｒａ２Ａ０５ｂ ＧＣＴＡＧＴＴＴＡＣＧＣＧＧＣＧＧ ＡＡＡＣＧＡＣＡＴＣＧＧＣＡＡＡＧＡＡＧ (ＧＧＣ) ６

Ａ８ ＢＲＭＳ￣０３３ ＧＣＧＧＡＡＡＣＧＡＡＣＡＣＴＣＣＴＣＣＣＡＴＧＴ ＣＣＴＣＣＴＴＧＴＧＣＴＴＴＣＣＣＴＧＧＡＧＡＣＧ (ＣＡ) １１

Ａ９ ＢＮ９Ａ ＧＡＧＣＣＡＴＣＣＣＴＡＧＣＡＡＡＣＡＡＧ ＣＧＴＧＧＡＡＧＣＡＡＧＴＧＡＧＡＴＧＡＴ (ＧＡ) ２７

Ｎａ１０Ａ０８ ＣＡＴＧＧＴＴＡＡＡＡＣＡＡＴＧＧＣＣＣ ＣＡＡＧＡＡＡＣＡＣＣＡＴＣＡＴＴＴＣＴＣＡ (ＣＴ) ２１

Ａ１０ ＥＮＡ１８ ＴＴＡＡＡＡＴＧＡＡＡＣＣＣＡＣＣＣＧＡ ＴＧＴＴＧＧＧＣＡＡＣＡＴＣＣＡＴＴＴＡ －

Ｎａ１０Ｄ０７ ＣＴＡＣＴＴＴＧＡＴＧＧＡＣＡＣＴＴＧＣＣ ＴＣＴＧＡＡＧＴＴＧＡＴＴＡＧＴＣＧＧＴＣＣ (ＣＡ￣ＴＡ) １１￣５

Ｒａ２Ｅ０７ ＡＴＴＧＣＴＧＡＧＡＴＴＧＧＣＴＣＡＧＧ ＣＣＴＡＣＡＣＴＴＧＣＧＡＴＣＴＴＣＡＣＣ (ＧＡ) １９

Ｂ０３４Ｎ１０￣３ ＧＧＧＴＡＴＴＴＣＣＧＧＴＴＴＡＧＧＡＡ ＣＣＣＴＣＴＴＣＣＴＣＴＣＡＡＣＡＣＣＴ －

Ｂ０８０Ｅ２４￣２ ＣＡＣＧＴＣＧＧＧＴＴＡＡＡＴＴＣＴＴＧ ＴＧＴＴＴＡＧＧＧＧＣＴＣＣＴＣＡＴＴＴ －

Ｂ０３６Ｌ２１￣２ ＧＧＡＣＡＧＣＣＧＡＣＡＴＡＧＣＴＧ ＣＴＧＴＴＴＡＴＣＧＧＡＣＣＡＴＴＧＴＴＧ －

Ｎｉ３Ｇ０４ｂ ＡＴＡＣＴＣＧＧＧＡＴＡＧＧＴＧＴＧＣＧ ＣＡＴＧＴＧＧＣＡＡＴＣＣＴＡＣＡＴＴＴＡＣ (ＡＧ) １８

“ － ”表示尚不清楚　 “ － ”ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｕｎｋｎｏｗｎ

源四倍体芥菜型油菜(ＡＡＢＢ)的中期染色体杂交ꎬ
结果显示ꎬ在 Ｂ 基因组染色体上的杂交信号弱或

无ꎬ而 Ａ、Ｃ 基因组所有染色体上均有杂交信号ꎬ难

以区分ꎮ Ｅ􀆰 Ｃ􀆰 Ｈｏｗｅｌｌ 等[１７] 利用白菜 ｒＤＮＡ 基因序

列及高倍数的基因组 ＤＮＡ 为封阻 ＤＮＡꎬ选取甘蓝

基因组 ＤＮＡ 为探针与甘蓝型油菜(ＡＡＣＣ)染色体

７９６
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杂交ꎬ发现杂交信号只在 １９ 条染色体中的 ９ 条染

色体上ꎬ从而区分开了亲缘关系较近的 Ａ 和 Ｃ 基

因组ꎬ但是该技术流程较为复杂ꎬ难以在一般实验

室应用ꎮ ＳＳＲ 标记操作简便ꎬ不同实验室可以交

流ꎬＢ􀆰 Ｓａａｌ 等[１８]指出基因组特异的 ＳＳＲ 位点可用

于鉴定芸薹属 Ａ 和 Ｃ 基因组的附加系、易位系及

代换系ꎮ 顾爱侠等[１９] 从选用的 ９１ 对 ＳＳＲ 引物中

筛选出了 ２５ 个结球甘蓝相对于大白菜的特异性

标记ꎬ并成功进行了大白菜与结球甘蓝杂交种和

部分大白菜—结球甘蓝异附加系中外源染色体的

鉴定[２０￣２２] ꎮ 本研究对位于芸薹属 Ａ 基因组 １０ 个

连锁群上的 ２０７ 对 ＳＳＲ 引物进行了特异性筛选ꎬ
建立了大白菜相对于结球甘蓝连锁群的特异性

ＳＳＲ 标记ꎬ为结球甘蓝—大白菜异附加系的准确鉴

定奠定了基础ꎮ
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