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　 　 摘要:普通菜豆生长习性是一个重要的驯化性状ꎮ 为定位生长习性相关基因ꎬ本研究选用无限蔓生型育成品种连农紫芸

一号和有限丛生地方品种兔子腿配置杂交组合ꎬ构建 Ｆ２分离群体和 Ｆ２∶ ３ 家系ꎮ 遗传分析表明ꎬ有限直立对无限蔓生是由 １ 对

隐性单基因控制ꎬ将该基因命名为 ｇｈ￣ｌｚꎮ 利用分离群体分组分析法初步将该基因定位在 Ｂ０１ 连锁群ꎬ通过扩大群体和新开发

的 ＳＳＲ、Ｉｎ / Ｄｅｌ 标记进一步将目的基因定位在 ＳＳＲ 标记 ｐ１ｔ５２ 和 Ｉｎ / Ｄｅｌ 标记 Ｉｎ９３ 之间ꎬ位于第 １ 条染色体上 ４５４５３００３ ~
４５５７５１０３ ｂｐ 之间ꎬ区间大小为 １２２１００ ｂｐꎬ预测候选区段共包含 １２ 个基因ꎬ命名为 Ｇｅｎｅ１ ~ Ｇｅｎｅ１２ꎮ 其中ꎬＧｅｎｅ１２ 为普通菜豆

基因 ＴＦＬ１ꎮ 本研究为普通菜豆生长习性相关基因的定位及进一步的功能研究奠定了分子基础ꎮ
关键词:普通菜豆ꎻ生长习性ꎻ遗传分析ꎻ隐性基因ꎻ精细定位

Ｍａｐｐｉｎｇ ｏｆ Ｇｒｏｗｔｈ Ｈａｂｉｔ Ｒｅｌａｔｅｄ Ｇｅｎｅ ｉｎ Ｃｏｍｍｏｎ Ｂｅａｎ
ＬＩＵ Ｃｈｕｎ￣ｌｉａｎｇꎬＷＡＮＧ Ｌａｎ￣ｆｅｎꎬＷＵ￣ＪｉｎｇꎬＷＡＮＧ Ｓｈｕ￣ｍｉｎ

( Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｃｒｏｐ ＳｃｉｅｎｃｅｓꎬＣｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ ＳｃｉｅｎｃｅｓꎬＢｅｉｊｉｎｇ １０００８１)

Ａｂｓｔｒａｃｔ:Ｃｏｍｍｏｎ ｂｅａｎｓ(Ｐｈａｓｅｏｌｕｓ ｖｕｌｇａｒｉｓ Ｌ. ) ｏｒｉｇｉｎａｔｅ ｆｒｏｍ ｔｗｏ ｇｅｎｅｔｉｃ ｃｅｎｔｅｒｓꎬｗｈｉｃｈ ａｒｅ ｔｈｅ Ｃｅｎｔｒａｌ
Ａｍｅｒｉｃａｎ ｇｅｎｅ ｐｏｏｌ ａｎｄ ｔｈｅ Ａｎｄｅａｎ ｇｅｎｅ ｐｏｏｌ. Ｃｏｍｍｏｎ ｂｅａｎｓ ｗａｓ ｄｏｍｅｓｔｉｃａｔｅｄ ｉｎ Ｃｅｎｔｒａｌ Ａｍｅｒｉｃａｎꎬｔｈｅｎ ｔａｋｅｎ ｔｏ
ｔｈｅ ｗｏｒｌｄ. Ｔｈｅ ｌｅａｆ ｓｈａｐｅꎬｇｒａｉｎ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｔｒａｉｔｓ ｃｈａｎｇｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｐｒｏｃｅｓｓ ｏｆ ｄｏｍｅｓｔｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｍｍｏｎ ｂｅａｎｓ.
Ｅｓｐｅｃｉａｌｌｙ ｇｒｏｗｔｈ ｈａｂｉｔꎬｇｒａｄｕａｌｌｙ ｅｖｏｌｖｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｉｎｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｅ ｖｉｎｙ ｔｏ ｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｅ ｂｕｓｈꎬｗｈｉｃｈ ｉｓ ａｌｓｏ ｏｎｅ ｏｆ ｔｈｅ
ｋｅｙ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｍｅｃｈａｎｉｚｅｄ ｏｐｅｒａｔｉｏｎｓ. Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅꎬｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ｏｆ ｇｒｏｗｔｈ ｈａｂｉｔ ｏｆ ｃｏｍｍｏｎ ｂｅａｎｓ ｈａｓ ａ
ｇｒｅａｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ｆｏｒ ｅｘｐｌｏｒｉｎｇ ｔｈｅ ｏｒｉｇｉｎ ａｎｄ ｄｏｍｅｓｔｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｍｍｏｎ ｂｅａｎ. Ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙꎬｔｈｅ ｉｎｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｅ ｖｉｎｙ
ｂｒｅｅｄ ‘Ｌｉａｎｎｏｎｇ Ｚｉｙｕｎ Ｎｏ １’ ａｎｄ ｔｈｅ ｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｅ ｂｕｓｈ ｌｏｃａｌ ‘Ｒａｂｂｉｔ Ｌｅｇ’(Ｆ０４０４)ｗｅｒｅ ｕｓｅｄ ｔｏ ｄｅｖｅｌｏｐ ｔｈｅ ｓｅｇ￣
ｒｅｇａｔｅｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ. ＴｈｅｎꎬＦ２ ａｎｄ Ｆ２ ∶ ３ ｆａｍｉｌｉｅｓ ｗｅｒｅ ｐｌａｎｔｅｄ ｉｎ ＢｅｉｊｉｎｇꎬＨｅｎａｎ ａｎｄ Ｈｅｉｌｏｎｇｊｉａｎｇ ｆｏｒ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｉｄｅｎ￣
ｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ. Ｆ１ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｗａｓ ａｌｌ ｉｎｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｅ ｖｉｎｙ ｔｙｐｅꎬａｎｄ ｔｈｅ Ｆ２ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｅｐａｒａｔｅｄ ｄｅｔｅｒ￣
ｍｉｎａｔｅ ｂｕｓｈ ａｎｄ ｉｎｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｅ ｖｉｎｙ. Ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｗａｓ ｃｏｎｓｉｓｔｅｎｔ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ３∶ １ ｒａｔｉｏꎬ
ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ｈａｂｉｔ ｗａｓ ｃｏｎｔｒｏｌｌｅｄ ｂｙ ｓｉｎｇｌｅ ｇｅｎｅꎬａｎｄ ｉｎｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｅ ｖｉｎｙ ｗａｓ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｆｏｒ ｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｅ
ｂｕｓｈꎬｔｅｍｐｏｒａｒｉｌｙ ｎａｍｅｄ ｔｈｅ ｇｅｎｅ ｇｈ￣ｌｚ. Ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙꎬ２８０２ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ ｅｖｅｎｌｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ ｏｎ １１ ｃｏｍｍｏｎ ｂｅａｎ
ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ ｆｏｒ ｐｒｅｌｉｍｉｎａｒｙ ｓｃｒｅｅｎｉｎｇ ｂｙ ｂｕｌｋｅｄ ｓｅｇｒｅｇａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｍｅｔｈｏｄꎬｔｈｅｎ ｔｈｅ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｌｏｃａ￣
ｔｅｄ ｏｎ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ Ｂ０１ ｂｅｔｗｅｅｎ ｐ１ｓ８６ ａｎｄ ｐ１ｓ９１ ｍａｒｋｅｒｓ. Ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｗａｓ １５ ３２ ｃＭ. Ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅ
ｃｏｍｍｏｎ ｂｅａｎ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｇｅｎｏｍｅꎬｔｈｅ ｍａｒｋｅｒｓ ｗｅｒｅ ｌｏｃａｔｅｄ ｏｎ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ Ｂ０１ ４４３４９８３３￣４６８８６０７９ ｂｐꎬｔｈｅ ｐｈｙｓｉ￣
ｃａｌ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｗａｓ ａｂｏｕｔ ２ ５ Ｍｂ. Ｔｈｅｎꎬ１９ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ ｗｅｒｅ ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｒｅｇｉｏｎ ａｎｄ
ｕｓｅｄ ｔｏ ｄｅｔｅｃｔ ｔｈｅ ５７ ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔ ｐｌａｎｔｓ . Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｏｎｅ ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔ ｐｌａｎｔ ｗａｓ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｂｙ ｐ１ｔ５２
ｍａｒｋｅｒꎬｎｏ ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔ ｐｌａｎｔｓ ｗｅｒｅ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｂｙ ｐ１ｔ５４ꎬａｎｄ ｔｗｏ ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔ ｐｌａｎｔｓ ｗｅｒｅ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｂｙ ｐ１ｔ２３. Ｔｈｅ
ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ ｐ１ｔ５２ ａｎｄ ｐ１ｔ２３ ｗｅｒｅ ｕｓｅｄ ｔｏ ｄｅｔｅｃｔ １０６６ ｆｉｎｅ ｍａｐｐｅｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎꎬａｎｄ ｎｏ ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔ ｐｌａｎｔｓ ｗｅｒｅ
ｆｏｕｎｄ. Ｔｈｅ ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅ ｗａｓ ｌｏｃａｔｅｄ ｂｅｔｗｅｅｎ ｐ１ｔ５２ ａｎｄ ｐ１ｔ２３ ｍａｒｋｅｒｓ ｗｉｔｈ ａ ｐｈｙｓｉｃａｌ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｏｆ １３５３４６ ｂｐ. Ｔｈｒｅｅ



植　 物　 遗　 传　 资　 源　 学　 报 １８ 卷

Ｉｎ / Ｄｅｌ ｍａｒｋｅｒｓ ｗｅｒｅ ｆｕｒｔｈｅｒ ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｐａｒｅｎｔｓ ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｉｎ ｔｈｅ ｃａｎｄｉｄａｔｅ
ｒｅｇｉｏｎ. Ｔｈｏｓｅ Ｉｎ / Ｄｅｌ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ ｗｅｒｅ ｕｓｅｄ ｔｏ ｄｅｔｅｃｔ ｔｈｒｅｅ ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔ ｐｌａｎｔｓ. Ａｍｏｎｇ ｔｈｅｍꎬｎｏ ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔ
ｐｌａｎｔｓ ｗａｓ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｂｙ Ｉｎ８７ ａｎｄ Ｉｎ８９ꎬｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｍａｒｋｅｒ ｗａｓ ｃｏ￣ｓｅｇｒｅｇａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅ ａｎｄ ｔｗｏ ｒｅ￣
ｃｏｍｂｉｎａｎｔ ｐｌａｎｔｓ ｗｅｒｅ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｂｙ Ｉｎ９３. Ｆｉｎａｌｌｙꎬｔｈｅ ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅ ｗａｓ ｌｏｃａｔｅｄ ｂｅｔｗｅｅｎ ｐ１ｔ５２ ａｎｄ Ｉｎ９３ ｍａｒｋｅｒｓ ａｎｄ
ｃｏ￣ｓｅｇｒｅｇａｔｅ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｍａｒｋｅｒｓ Ｉｎ８７ ａｎｄ Ｉｎ８９. Ｔｈｅ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｒｅｇｉｏｎ ｌｏｃａｔｅｄ ａｔ ｔｈｅ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｐｈｙｓｉｃａｌ ｐｏｓｉｔｉｏｎ
４５４５３００３￣４５５７５１０３ ｂｐꎬ ｔｈｅ ｐｈｙｓｉｃａｌ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｗａｓ １２２１００ ｂｐ. Ｔｈｅ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｒｅｇｉｏｎ ｃｏｎｓｉｓｔｅｄ ｏｆ １２
ｇｅｎｅｓꎬｎａｍｅｄ Ｇｅｎｅ１￣Ｇｅｎｅ１２. Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｇｅｎｅｓ ｉｎｃｌｕｄｅ ｓｅｒｉｎｅ / ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ ｐｒｏｔｅｉｎ
ｋｉｎａｓｅ ｇｅｎｅｓꎬｂａｓｉｃ ｌｅｕｃｉｎｅ ｚｉｐｐｅｒ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒｓꎬｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ Ｐ４５０ ｇｅｎｅｓꎬｅｔｃ. Ａｍｏｎｇ ｔｈｅｍꎬＧｅｎｅ１２ ｗａｓ ａ
ｃｏｍｍｏｎ ｂｅａｎ ｇｅｎｅ ＴＦＬ１ꎬｗｈｉｃｈ ｗａｓ ａ ｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓ ｇｅｎｅ ｉｎ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ ｃｏｎｔｒｏｌｌｉｎｇ ｉｎｆｌｏｒｅｓｃｅｎｃｅ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ
ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ. Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｅｓｔａｂｌｉｓｈｅｄ ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｔｏ ｒｅｖｅａｌ ｌｏｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ｈａｂｉｔ ｇｅｎｅｓ ｏｆ ｃｏｍｍｏｎ
ｂｅａｎ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ:ｃｏｍｍｏｎ ｂｅａｎꎻｇｒｏｗｔｈ ｈａｂｉｔꎻｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓꎻｒｅｃｅｓｓｉｖｅ ｇｅｎｅꎻｆｉｎｅ ｍａｐｐｉｎｇ

普通菜豆(Ｐｈａｓｅｏｌｕｓ ｖｕｌｇａｒｉｓ Ｌ. ꎬ２ｎ ＝ ２２)为豆

科(Ｌｅｇｕｍｉｎｏｓａｅ)蝶形花亚科(Ｐａｐｉｌｉｏｎｏｉｄｅａｅ)一年

生植物[１]ꎬ是世界上重要的食用豆类[２￣３]ꎬ其生长习

性是一个与驯化密切相关的重要农艺性状ꎬ对株高、
花期、成熟期、水分利用率、产量等具有重要影

响[４]ꎮ 植物在驯化后ꎬ形态表型会发生显著变化ꎬ
野生菜豆生长习性为无限蔓生型ꎬ在人为和自然选

择过程中ꎬ分支减少、节间变短、节间数变少、缠绕习

性消失ꎬ产生有限丛生型栽培菜豆[５]ꎮ 在此过程

中ꎬ生长习性基因与其他相关基因一同被选择ꎬ从而

与某些性状表现紧密相关ꎻ同时生长习性也极易受

到外界环境因素的影响ꎬ例如ꎬ在短日照和逆境条件

下ꎬ生长习性类型将会变得难以区分[６￣７]ꎮ 普通菜

豆生长习性由花序类型和茎类型构成ꎮ 根据花序和

茎的类型ꎬ可将普通菜豆生长习性分为 ４ 类ꎬ有限花

序丛生型(ｔｙｐｅⅠ):顶端花序有限生长ꎬ主茎矮生直

立ꎻ无限花序匍匐型( ｔｙｐｅ Ⅱ):顶端花序无限生长ꎬ
主茎匍匐ꎻ无限花序半蔓型( ｔｙｐｅ Ⅲ):顶端花序无

限生长ꎬ主茎半蔓ꎻ无限花序蔓生型( ｔｙｐｅ Ⅳ):顶端

花序无限生长ꎬ主茎蔓生[８]ꎮ
无限花序蔓生型普通菜豆在生产上通常与玉米

等其他作物间作套种ꎬ也可搭架种植ꎬ但会增加人工

和设施成本ꎬ比较适合小规模栽培ꎮ 而有限直立生

长习性品种种植较为广泛ꎬ矮小直立的株型无需搭

架ꎬ同时还可以减少生物量ꎬ使生物量在营养生长和

生殖生长过程中得到更好的分配ꎬ极大的提高收获

指数[９]ꎮ 有限直立普通菜豆具备生长期短、成熟期

一致ꎬ便于机械化收割等特点ꎬ是普通菜豆规模化种

植的理想株型[１０]ꎮ
１９０４ 年 Ｒ. Ａ. Ｅｍｅｒｓｏｎ[１１] 通过选取有限花序和

无限花序品种配置杂交组合ꎬ确定有限花序是由隐

性单基因控制ꎮ １９１５ 年 Ｊ. Ｂ. Ｎｏｒｔｏｎ[１２]提出ꎬ无限花

序对有限花序为显性ꎬ长茎对短茎为显性ꎬ缠绕茎对

直立茎为显性ꎮ １９４７ 年 Ｈ. Ｌａｍｐｒｅｃｈｔ[１３] 提出用 Ｆｉｎ
和 ｆｉｎ(来自拉丁文 ｆｉｎｉｔｕｓ 或 ｆｉｎｉｔｅ)代表控制生长习

性花序类型的等位基因 ( ｉｎｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｅ 和 ｄｅｔｅｒｍｉ￣
ｎａｔｅ)ꎬｔｏｒ (来自拉丁文 ｔｏｒｑｕｅｒｅ 或者 ｔｏ ｔｕｒｎ ｏｒ ｔｏ
ｔｗｉｓｔ)代表控制茎攀爬习性的等位基因ꎮ

目前ꎬ共发现 ３ 个普通菜豆生长习性相关基因

位点ꎮ 第 １ 个位点位于普通菜豆第 １ 条染色体

(Ｂ０１)ꎬ该位点存在于大多数有限生长习性品种

中[１４￣１５]ꎮ 第 ２ 个位点位于第 ７ 条染色体(Ｂ０７)ꎬ来
源于人工诱变品种[１０ꎬ１６]ꎮ 第 ３ 个位点位于第 １１ 条

染色体(Ｂ１１)末端ꎬ与开花时间、成熟期和叶夹角等

位点相连锁[１７]ꎮ 此外ꎬ采用同源克隆的方法在普通

菜豆中克隆到 ３ 个拟南芥 ＴＦＬ１(Ｔｅｒｍｉｎａｌ Ｆｌｏｗｅｒ １)
同源基因ꎬＰｖＴＦＬ１ｘ、ＰｖＴＦＬ１ｙ、ＰｖＴＦＬ１ｚꎬ并分别定

位于普通菜豆的 Ｂ０４、Ｂ０１ 和 Ｂ０７ 染色体上ꎮ 其

中ꎬ定位于 Ｂ０１ 染色体上的 ＰｖＴＦＬ１ｙ 与生长习性

表型共分离ꎬ同时还鉴定了 ＰｖＴＦＬ１ｙ 的单倍型ꎬ并
分析了与生长习性的关联性ꎬ最后将 ＰｖＴＦＬ１ｙ 转

入拟南芥突变体ꎬ进行功能互补验证ꎬ恢复拟南芥

野生型表型ꎬ从而进一步验证了 ＰｖＴＦＬ１ｙ 与生长

习性相关[１８￣１９] ꎮ
本研究选用无限蔓生育成品种连农紫芸一号和

有限丛生地方品种兔子腿为研究材料ꎬ并对两者的

花序类型和茎类型进行观察和研究ꎬ同时构建 Ｆ２、
Ｆ２∶ ３群体对生长习性相关基因进行遗传分析并利用

分子标记对基因进行精细定位ꎮ 该研究为图位克隆

生长习性相关基因、探索生长习性在普通菜豆驯化

过程中的作用及育种生产提供有效的分子标记

信息ꎮ
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　 ４ 期 刘春良等:普通菜豆生长习性相关基因定位

１　 材料与方法

１ １　 试验材料

试验所用亲本:无限蔓生型育成品种连农紫芸

一号(以下简称连紫一号)ꎬ有限丛生型地方品种兔

子腿(统一编号:Ｆ０４０４)ꎬ均由中国农业科学院作物

科学研究所提供ꎮ
２０１３ 年 １１ 月ꎬ北京温室配置连紫一号和 Ｆ０４０４

杂交组合ꎬ构建 Ｆ２ 群体ꎮ 为排除环境对性状的影

响ꎬ分别于北京昌平温室 (４０° Ｎ、１１７° Ｅ) (３９８ 单

株)ꎬ河南南阳基地(３４°Ｎ、１１２°Ｅ) (３３８ 单株)播种

Ｆ２群体ꎻ哈尔滨基地(４５°Ｎ、１２６°Ｅ)播种由昌平温室

Ｆ２群体种植得到的 Ｆ２∶ ３家系(２９５ 株系)ꎮ 种植方式

均按每行 １０ 株ꎬ行距 ３０ ｃｍꎬ株距 ４０ ｃｍ 播种ꎮ ２０１５
年ꎬ北京联想桥温室盆栽 Ｆ２精细定位群体(１０６６ 隐

性单株)ꎬ每盆 ５ 株ꎮ
１ ２　 表型鉴定

按照生长习性的定义及分类方法[８ꎬ２０]ꎬ在开花

后对表型进行鉴定ꎬ表型数据利用 ＳＡＳ ９ １ 软件进

行统计分析ꎮ
１ ３　 普通菜豆基因组 ＤＮＡ 提取与混池构建

采用 ＣＴＡＢ 法提取亲本、Ｆ２ 单株、Ｆ２∶ ３ 家系基因

组 ＤＮＡ[２１]ꎮ 用 １％ 琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ 纯

度ꎬ用紫外分光光度计检测 ＤＮＡ 浓度ꎬ根据测定结

果将样品稀释到 ５０ ｎｇ / μＬ 备用ꎮ 选取 １０ 个有限直

立隐性单株 ＤＮＡ 等量混合构建隐性混池ꎮ
１ ４　 分子标记分析

本研究所用的分子标记包括:本实验室已开发

的均匀分布在普通菜豆 １１ 条染色体上的 ２８０２ 个

ＳＳＲ 标记ꎻ本研究新开发的 ５５ 个 ＳＳＲ 标记和 ３ 个

Ｉｎ / Ｄｅｌ 标记ꎻ用于鉴定生长习性花序基因 ＰｖＴＦＬ１ｙ
基因型的 Ｉｎ / Ｄｅｌ 标记[１９]ꎬ所有标记均由上海英俊

生物技术公司合成ꎮ
ＰＣＲ 反应采用 １０ μＬ 体系ꎬ包括 ２５ ｎｇ ＤＮＡ、

１ μＬ １０ μｍｏｌ / Ｌ 引物、５ μＬ ２ × ｍｉｘ、２ ５ μＬ ｄｄＨ２Ｏꎮ
在 ＭＪ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｔｈｅｒｍｏｃｙｃｌｅ ＰＣＲ 仪上进行扩增ꎬ反应

程序为 ９４ ℃ ５ ｍｉｎꎻ９４ ℃ ４５ ｓꎬ５５ ℃ ３０ ｓꎬ７２ ℃ ３０ ｓꎬ
循环 ３０ 次ꎻ最后 ７２ ℃ ５ ｍｉｎꎬ４ ℃保存ꎮ 扩增产物

经 ６％非变性聚丙烯酰胺凝胶电泳ꎬ缓冲液为 ０ ５ ×
ＴＢＥꎬ２２０ Ｖ 恒压电泳 １ ５ ｈ 左右ꎬ电泳结束后快速

银染检测ꎬ统计带型ꎮ
１ ５　 遗传作图

采用 ＢＳＡ 法定位目标基因[２２]ꎬ利用菜豆 １１ 条

染色体多态性 ＳＳＲ 标记对隐性混池和隐性亲本进

行遗传连锁检测ꎬ根据连锁程度初步确定基因所在

染色体ꎮ 将该染色体 ＳＳＲ 标记对 Ｆ２群体进行多态

性检测ꎬ统计各单株带型ꎬ利用 ＱＴＬ ＩｃｉＭａｐｉｎｇ ｖ４ ０
(ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｉｓｂｒｅｅｄｉｎｇ. ｎｅｔ / )软件计算 ＳＳＲ 标记与

目的基因之间的遗传距离并绘制遗传连锁图谱ꎬ确
定目的基因在染色体上的区段ꎬ在目标区段开发新

的 ＳＳＲ 标记或 Ｉｎ / Ｄｅｌ 标记进行进一步精细定位ꎮ
以普通菜豆基因组序列为参考[２３]ꎬ构建覆盖整个目

标区段的物理图谱ꎮ
１ ６　 目标区域候选基因的预测及 Ｉｎ / Ｄｅｌ 标记开发

根据精细定位结果ꎬ利用 Ｓｏｆｔｂｅｒｒｙ 基因预测软

件( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ ｓｏｆｔｂｅｒｒｙ ｃｏｍ / )ꎬ对候选区段序列

进行基因预测ꎬ搜索 ＮＣＢＩ 对候选基因进行注释

(ｈｔｔｐ: / / ｂｌａｓｔ ｎｃｂｉ ｎｌｍ ｎｉｈ ｇｏｖ / Ｂｌａｓｔ ｃｇｉ)ꎮ 在亲本

中克隆候选基因ꎬ获得序列后ꎬ利用 ＭｅｇＡｌｉｇｎ 进行

序列比对ꎬ根据亲本间序列差异开发标记ꎮ

２　 结果与分析

２ １　 表型鉴定与遗传分析

本研究选择的亲本连紫一号是育成品种ꎬ该
品种来源于中美基因库ꎬ综合性状良好ꎬ对锈病具

有一定抗性ꎮ 其特点是花、茎和荚均为紫色ꎬ具有

无限生长花序ꎬ攀爬缠绕茎 (图 １Ａꎬ Ｂ)ꎮ 亲本

Ｆ０４０４ 是地方品种ꎬ俗称兔子腿ꎬ该品种矮生直立

生长ꎬ来源于中美基因库(图 １ＢꎬＣ)ꎮ 两份材料在

表型上差异显著ꎬ适宜构建生长习性相关基因定

位群体ꎮ
２０１３ 年 １１ 月ꎬ北京温室配置 连 紫 一 号 和

Ｆ０４０４ 杂交组合共获得 ８３ 株 Ｆ１ꎬ均为无限蔓生性

状ꎬ表明无限蔓生为显性性状ꎮ 对南阳 Ｆ２ 群体

(３３８ 单株)表型调查发现ꎬ群体性状分离明显ꎬ分
离为双亲性状ꎬ在开花后可以准确地进行花序以及

茎类型鉴定ꎮ 调查结果显示ꎬ无限蔓生 ２５３ 株ꎬ有限

丛生 ８５ 株ꎬ经卡方检测ꎬχ２
(３∶ １) ＝ ０ ０４ < χ２

０ ０５ ＝ ３ ８４ꎬ
判断该性状符合 ３ ∶ １ 单基因遗传(表 １)ꎮ 对北京

Ｆ２群体(３９８ 单株)进行表型调查ꎬ共有 ２９２ 无限蔓

生单株ꎬ１０６ 有限丛生单株ꎬ分离比为 ２ ７５ ∶ １ꎬ
χ２

(３∶ １) ＝ ０ ３８ < χ２
０ ０５ ＝ ３ ８４ꎬ符合 ３ ∶ １ 分离比ꎮ 其

Ｆ２∶ ３家系种植在哈尔滨ꎬ表型调查发现无限蔓生型

中有 ７１ 个纯合家系ꎬ１４９ 个杂合家系ꎬ有限丛生型

共有 ７５ 个纯合家系ꎬχ２
(１∶ ２∶ １) ＝ ０ １４ < χ２

０ ０５ ＝ ５ ９９ꎬ符
合 １∶ ２∶ １ 分离比(表 １)ꎮ 多年多点数据分析表明有

限丛生对无限蔓生是由 １ 对隐性单基因控制ꎬ暂命

名为 ｇｈ￣ｌｚꎮ
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Ａ:亲本连紫一号花序ꎬ红箭头指向无限生长的花序ꎻＢ:亲本连紫一号和 Ｆ０４０４ 表型ꎻＣ:亲本 Ｆ０４０４ 花序ꎬ
红色箭头指向顶端分生组织停止生长后着生的有限花序

Ａ:Ｉｎｆｌｏｒｅｓｃｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｐａｒｅｎｔ(Ｌｉａｎｚｉ Ｎｏ. １)ꎬｒｅｄ ａｒｒｏｗ ｐｏｉｎｔｓ ａｔ ｉｎｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｅ ｉｎｆｌｏｒｅｓｃｅｎｃｅꎬＢ:Ｐｈｅｎｏｔｙｐｅ ｏｆ ｔｗｏ ｐａｒｅｎｔｓ(Ｌｉａｎｚｉ Ｎｏ. １ ａｎｄ Ｆ０４０４)ꎬ
Ｃ:Ｉｎｆｌｏｒｅｓｃｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｐａｒｅｎｔ(Ｆ０４０４)ꎬｔｈｅ ｒｅｄ ａｒｒｏｗ ｐｏｉｎｔｓ ａｔ ａ ｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｅ ｉｎｆｌｏｒｅｓｃｅｎｃｅ ｇｒｏｗｎ ｏｎ ｔｅｒｍｉｎａｌ ｍｅｒｉｓｔｅｍ

图 １　 亲本表型鉴定

Ｆｉｇ １　 Ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｇｒｏｗｔｈ ｈａｂｉｔ

表 １　 连紫一号与 Ｆ０４０４ 杂交组合遗传分析

Ｔａｂｌｅ １　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｃｒｏｓｓ￣ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ Ｌｉａｎｚｉ Ｎｏ １ × Ｆ０４０４
世代

Ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ
观察点

Ｌｏｃａｔｉｏｎ
无限蔓生

Ｉｎｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｅ ｖｉｎｙ
有限丛生

Ｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｅ ｂｕｓｈ
实际比值

Ｏｂｓｅｒｖｅｄ
理论比值

Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ
χ２

α ＝０ ０５
Ｐ

连紫一号 哈尔滨 / 南阳 / 北京 ６０ ０ — — — —
Ｆ０４０４ 哈尔滨 / 南阳 / 北京 ０ ６０ — — — —
Ｆ１ 哈尔滨 ８３ ０ — — — —
Ｆ２ 南阳 ２５３ ８５ ３ ０４∶ １ ３∶ １ ０ ００４ ０ ９４
Ｆ２ 北京 ２９２ １０６ ２ ７５∶ １ ３∶ １ ０ ３８ ０ ４５
Ｆ２∶ ３ 哈尔滨 ７１(ＡＡ)１４９(Ａａ) ７５(ａａ) １∶ ２ １∶ １ １ １∶ ２∶ １ ０ １４ ０ ９３

ＡＡ:无限蔓生纯合家系ꎻＡａ:无限蔓生杂合家系ꎻａａ:有限丛生纯合家系

ＡＡ:Ｈｏｍｏｚｙｇｏｕｓ ｉｎｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｅ ｖｉｎｙꎬＡａ:Ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｔｅ ｉｎｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｅ ｖｉｎｙꎬａａ:Ｈｏｍｏｚｙｇｏｕｓ ｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｅ ｂｕｓｈ

２ ２　 ＰｖＴＦＬ１ｙ 基因标记在亲本中的检测

用来鉴定生长习性花序基因型的 Ｉｎ / Ｄｅｌ 标记ꎬ
位于基因 ＰｖＴＦＬ１ｙ ３′端下游ꎮ 利用该标记对本研究

材料进行检测ꎬ在亲本间未发现多态性(图 ２)ꎮ

１:Ｍａｒｋｅｒꎻ２:有限丛生亲本 Ｆ０４０４ꎻ３:无限蔓生亲本连紫一号

１:Ｍａｒｋｅｒꎬ２:Ｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｅ ｂｕｓｈ ｐａｒｅｎｔ Ｆ０４０４ꎬ３:Ｉｎｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｅ

ｖｉｎｙ ｐａｒｅｎｔ Ｌｉａｎｚｉ Ｎｏ. １

图 ２　 ＰｖＴＦＬ１ｙ基因标记在亲本 Ｆ０４０４ 和连

紫一号中的检测

Ｆｉｇ ２　 ＰｖＴＦＬ１ｙ ｍａｒｋｅｒ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｉｎ ｐａｒｅｎｔ
Ｆ０４０４ ａｎｄ Ｌｉａｎｚｉ Ｎｏ. １

２ ３　 生长习性基因初步定位

从 ２８０２ 个普通菜豆全基因组 ＳＳＲ 标记中筛选

出 ３１０ 个亲本间具有多态性的标记ꎬ并利用这 ３１０
个多态性标记对隐性混池和隐性亲本进行遗传连锁

分析ꎬ将目的基因定位在第 １ 条染色体上ꎮ 利用

Ｂ０１ 染色体 ２１ 个多态性标记对 ３９８ 个 Ｆ２单株进行

连锁分析并结合表型鉴定结果ꎬ运用 ＱＴＬ ＩｃｉＭａｐｉｎｇ
ｖ４ ０ 软件ꎬ将目的基因定位在 ＳＳＲ 标记 ｐ１ｓ８６ 和

ｐ１ｓ９１ 之间ꎬ遗传距离 １５ ３２ ｃＭ(图 ３)ꎮ 依据菜豆参

考基因组序列ꎬ确定该标记位于第 １ 条染色体

４４３４９８３３ ~ ４６８８６０７９ ｂｐ 处ꎬ物理距离约 ２ ５ Ｍｂꎮ 利

用 ＳＳＲ 标记 ｐ１ｓ８６ 和 ｐ１ｓ９１ 对河南群体 ８３ 个 Ｆ２隐性

单株进行连锁检测ꎬ共得到重组单株共 ５７ 株ꎮ

图 ３　 生长习性隐性基因初定位结果

Ｆｉｇ ３　 Ｐｒｉｍａｒｙ ｍａｐｐｉｎｇ ｏｆ ｔｈｅ ｒｅｃｅｓｓｉｖｅ
ｇｒｏｗｔｈ ｈａｂｉｔ ｇｅｎｅ ｇｈ￣ｌｚ
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２ ４　 生长习性基因精细定位

针对 ｐ１ｓ８６ 到 ｐ１ｓ９１ 区段开发１９ 个多态性 ＳＳＲ 标

记ꎬ利用这些标记对 ５７ 个重组单株进行遗传检测ꎬ其
中 ｐ１ｔ５２ 标记检测到 １ 个重组单株ꎬｐ１ｔ５４ 检测到 ０ 个

重组单株ꎬｐ１ｔ２３ 检测到 ２ 个重组单株ꎮ 利用 ＳＳＲ 标记

ｐ１ｔ５２ 和 ｐ１ｔ２３ 对 １０６６ 株隐性精细定位群体进行连锁

遗传检测ꎬ未发现新重组单株ꎮ 因此ꎬ将目的基因定位

在 ｐ１ｔ５２ 和 ｐ１ｔ２３ 标记之间ꎬ长度为 １３５３４６ ｂｐꎮ
利用 Ｓｏｆｔｂｅｒｒｙ 软件(ｈｔｔｐ:/ / ｗｗｗ ｓｏｆｔｂｅｒｒｙ ｃｏｍ/ )

对区段内 １３５３４６ ｂｐ 序列基本特征进行分析ꎮ 结果

表明ꎬ该段序列由编码基因序列和非编码基因序列

组成ꎬ并预测出 １５ 个候选基因结构ꎬ分别命名为

Ｇｅｎｅ１ ~ Ｇｅｎｅ１５ꎬ其中有 ６ 个预测基因正向编码蛋

白ꎬ９ 个预测基因逆向编码蛋白(图 ４)ꎮ

Ａ:目标区域物理图谱ꎻＢ:目标区段内预测基因 Ｇｅｎｅ１ ~ Ｇｅｎｅ１５ꎮ 白框代表基因结构ꎬ箭头代表基因方向ꎬ
括号内 Ｉｎ８７、Ｉｎ８９、Ｉｎ９３ 是根据相应预测基因开发的 Ｉｎ / Ｄｅｌ 标记

Ａ:Ｐｈｙｓｉｃａｌ ｍａｐ ｏｆ ｔａｒｇｅｔ ｓｅｇｍｅｎｔꎬＢ:Ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ Ｇｅｎｅ１￣Ｇｅｎｅ１５ ｉｎ ｔａｒｇｅｔ ｓｅｇｍｅｎｔ. Ｗｈｉｔｅ ｂｏｘ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｇｅｎｅꎬａｒｒｏｗ ｄｉｒｅｃｔｉｏｎ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ
ｄｉｒｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｇｅｎｅ ｅｎｃｏｄｉｎｇꎬａｎｄ Ｉｎ８７ꎬＩｎ８９ꎬＩｎ９３ ａｒｅ ｔｈｅ ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ ｍａｒｋｅｒｓ ｒｅｆｅｒｉｎｇ ｔｏ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｇｅｎｅ

图 ４　 ｇｈ￣ｌｚ 基因精细定位

Ｆｉｇ ４　 Ｆｉｎｅ ｍａｐｐｉｎｇ ｏｆ ｇｈ￣ｌｚ ｇｅｎｅ

根据基因 ５′ＵＴＲ 和 ３′ＵＴＲ 序列设计引物ꎬ分别

对 １５ 个候选基因进行亲本目标序列扩增ꎬ共得到

１０ 个基因扩增片段ꎬ对这些序列进行测序、比对ꎬ发
现在连紫一号和 Ｆ０４０４ 两个亲本中均存在单核苷酸

差异位点ꎬ其中有 ３ 个基因 Ｇｅｎｅ７、Ｇｅｎｅ９、Ｇｅｎｅ１３ 存

在碱基插入缺失ꎮ 根据两侧位点的碱基插入缺失差

异ꎬ开发出 ３ 个基因 Ｉｎ / Ｄｅｌ 引物 Ｉｎ８７、Ｉｎ８９、Ｉｎ９３ꎮ
分子标记与目的基因连锁性越强ꎬ重组单株数

目就越少ꎬ利用这 ３ 个 Ｉｎ / Ｄｅｌ 分子标记对 ３ 个重组

单株进行检测ꎮ 其中 Ｉｎ８７ 和 Ｉｎ８９ 检测到 ０ 个重组

单株ꎬ说明该标记与目标基因共分离ꎬＩｎ９３ 检测到 ２

个重组单株ꎮ 最终ꎬ将目的基因定位在 ｐ１ｔ５２ 和

Ｉｎ９３ 之间ꎬ且与标记 Ｉｎ８７ 和 Ｉｎ８９ 共分离ꎬ排除 ３ 个

候选基因 Ｇｅｎｅ１３、Ｇｅｎｅ１４、Ｇｅｎｅ１５ꎬ锁定在剩余 １２ 个

候选基因中ꎬ定位区间为第 １ 条染色体物理位置

４５４５３００３ ~ ４５５７５１０３ ｂｐꎬ大小为 １２２１００ ｂｐꎮ
２ ５　 候选区段基因注释

利用 ＮＣＢＩ(ｈｔｔｐ: / / ｂｌａｓｔ ｎｃｂｉ ｎｌｍ ｎｉｈ ｇｏｖ / )中
Ｂｌａｓｔ 软件分析发现ꎬ１２ 个候选基因均具有功能注释

信息的开放阅读框ꎮ 根据预测的 ｍＲＮＡ 序列ꎬ结合

普通菜豆 Ｇ１９８３３ 转录数据库中 Ｐｈｖｕｌ ００１Ｇ 中序

列ꎬ明确基因结构和名称(表 ２)ꎮ
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表 ２　 候选区段基因注释

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｎｇ ｇｅｎｅ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｍａｐｐｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｐａｒｔｉｃｕｌａｒ ｒｅｇｉｏｎ

编号 Ｎｕｍｂｅｒ 基因名称 Ｇｅｎｅ ｎａｍｅ 基因位置(ｂｐ) ａＰｏｓｉｔｉｏｎ 基因注释 Ｇｅｎｅ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ

Ｇｅｎｅ１ Ｐｈｖｕｌ ００１Ｇ１８８１００ ４５４５６９２６ ~ ４５４６２２８０ Ｐｒｏｔｅｉｎ ｋｉｎａｓｅ ｓｕｐｅｒｆａｍｉｌｙ ｐｒｏｔｅｉｎ

Ｇｅｎｅ２ Ｐｈｖｕｌ ００１Ｇ１８８２００ ４５４７１０００ ~ ４５４７２６１２ ６０Ｓ ａｃｉｄｉｃ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ ｆａｍｉｌｙ

Ｇｅｎｅ３ Ｐｈｖｕｌ ００１Ｇ１８８３００ ４５４７５０８７ ~ ４５４７９６８３ Ｂａｓｉｃ￣ｌｅｕｃｉｎｅ ｚｉｐｐｅｒ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ ｆａｍｉｌｙ ｐｒｏｔｅｉｎ

Ｇｅｎｅ４ Ｐｈｖｕｌ ００１Ｇ１８８４００ ４５４８１０００ ~ ４５４８４５６４ Ｓｕｂｔｉｌｉｓｉｎ￣ｌｉｋｅ ｓｅｒｉｎｅ ｅｎｄｏｐｅｐｔｉｄａｓｅ ｆａｍｉｌｙ ｐｒｏｔｅｉｎ

Ｇｅｎｅ５ Ｐｈｖｕｌ ００１Ｇ１８８５００ ４５４９６８３７ ~ ４５４９８４２０ ＣＹＰ９４Ｃ１ ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅＰ４５０ꎬｆａｍｉｌｙ９４ꎬｓｕｂｆａｍｉｌｙ Ｃꎬｐｏｌｙｐｅｐｔｉｄｅ １

Ｇｅｎｅ６ Ｐｈｖｕｌ ００１Ｇ１８８６００ ４５５０６４９５ ~ ４５５０９７０４ ＧＤＳＬ￣ｌｉｋｅ Ｌｉｐａｓｅ / Ａｃｙｌｈｙｄｒｏｌａｓｅ ｓｕｐｅｒｆａｍｉｌｙ ｐｒｏｔｅｉｎ

Ｇｅｎｅ７ Ｐｈｖｕｌ ００１Ｇ１８８７００ ４５５１３６６６ ~ ４５５１６７８４ Ｕｒｉｄｉｎｅ￣ｒｉｂｏｈｙｄｒｏｌａｓｅ １

Ｇｅｎｅ８ Ｐｈｖｕｌ ００１Ｇ１８８８００ ４５５３２１１８０ ~ ４５５３２５７３ Ａ２０ / ＡＮ１￣ｌｉｋｅ ｚｉｎｃ ｆｉｎｇｅｒ ｆａｍｉｌｙ ｐｒｏｔｅｉｎ

Ｇｅｎｅ９ Ｐｈｖｕｌ ００１Ｇ１８８９００ ４５５３２８２０ ~ ４５５３６５５７ Ｐｕｒｐｌｅ ａｃｉｄ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ ２２

Ｇｅｎｅ１０ Ｐｈｖｕｌ ００１Ｇ１８９０００ ４５５４２３９５ ~ ４５５４６３０２ Ｐｕｒｐｌｅ ａｃｉｄ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅｓ ｓｕｐｅｒｆａｍｉｌｙ ｐｒｏｔｅｉｎ

Ｇｅｎｅ１１ Ｐｈｖｕｌ ００１Ｇ１８９１００ ４５５５０２８０ ~ ４５５５１３６７ Ｉｎｔｅｇｒａｌ ｍｅｍｂｒａｎｅ Ｙｉｐ１ ｆａｍｉｌｙ ｐｒｏｔｅｉｎ

Ｇｅｎｅ１２ Ｐｈｖｕｌ ００１Ｇ１８９２００ ４５５６１５１２ ~ ４５５６３３２６ Ｐｈｏｓｐｈａｔｉｄｙｌｅｔｈａｎｏｌａｍｉｎｅ￣ｂｉｎｄｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ ｆａｍｉｌｙ ｐｒｏｔｅｉｎ

ａ:基因在普通菜豆 Ｂ０１ 号染色体上的位置

ａ:Ｇｅｎｅ ｌｏｃａｔｉｏｎ ｏｎ ｃｏｍｍｏｎ ｂｅａｎ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ Ｂ０１

根据基因功能注释信息ꎬＧｅｎｅ１ 属于丝氨酸 /苏
氨酸蛋白激酶家族(ＳＴＫｓ)ꎬＧｅｎｅ２ 属于核糖体蛋白

家族ꎬＧｅｎｅ３ 属于碱性亮氨酸拉链转录因子家族蛋

白ꎬＧｅｎｅ４ 属于枯草杆菌蛋白酶类丝氨酸内肽酶家

族蛋白ꎬＧｅｎｅ５ 属于细胞色素 Ｐ４５０ 家族 ９４ꎬＣ 亚家

族蛋白ꎬＧｅｎｅ６ 属于酰基水解酶超级家族蛋白ꎬＧｅｎｅ７
属于尿嘧啶核苷水解酶ꎬＧｅｎｅ８ 属于锌指蛋白家族ꎬ
Ｇｅｎｅ９ 属于酸性磷酸酶 ２２ꎬＧｅｎｅ１０ 属于紫色酸性磷

酸酶家族蛋白ꎬＧｅｎｅ１１ 属于跨膜蛋白 Ｙｉｐ１ 家族蛋

白ꎬＧｅｎｅ１２ 属于磷脂酰乙醇胺结合蛋白家族蛋白ꎬ
与拟南芥中控制花序生长发育的基因 ＴＦＬ１ 是同源

基因ꎮ

３　 讨论

普通菜豆生长习性是一个重要的驯化性状ꎮ 目

前ꎬ生长习性的研究大部分集中在有限型无限型花

序方面ꎮ 迄今为止ꎬ共有 ３ 个普通菜豆生长习性相

关基因位点分别被定位于 Ｂ０１、Ｂ０７、Ｂ１１ 染色体

上[１８]ꎮ 目前ꎬ尚无对普通菜豆生长习性相关基因精

细定位的报道ꎮ 本研究精细定位了源于无限蔓生材

料连紫一号的蔓生单基因 ｇｈ￣ｌｚꎬ该基因定位于 Ｂ０１
染色体色体上分子标记 ｐ１ｔ５２ 和 Ｉｎ９３ 和之间ꎬ标记

分别位于 ４５４５３００３ ｂｐ ~ ４５５７５１０３ ｂｐꎬ标记间物理

距离为 １２２１００ ｂｐꎮ 该区段预测有 １２ 个候选基因ꎬ
其中包括拟南芥中控制花序生长发育的基因 ＴＦＬ１
的同源基因ꎬ推断该基因可能是 ｇｈ￣ｌｚ 的候选基因ꎮ

拟南芥生长习性相关基因 ＴＦＬ１ꎬ是拟南芥抑制

开花和花分生组织分化的重要调控因子ꎬ在西红柿

(Ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｏｎ ｅｓｃｕｌｅｎｔｕｍ Ｍｉｌｌ. ) 和金鱼草 ( Ａｎｔｉｒｒｈｉ￣
ｎｕｍ ｍａｊｕｓ Ｌ. )也分别克隆到其同源基因 ＣＥＮ 和

Ｓｐ[２３￣２５]ꎬＴＦＬ１ 的同源基因在不同物种中具有不同表

现形式ꎬ因而难以确定该基因所控制的性状ꎮ ＴＦＬ１
在普通菜豆中的同源基因 ＰｖＴＦＬ１ｙ 在无限蔓生和

有限丛生构建的重组自交系中观察到与表型共分

离[１８]ꎮ 除共分离现象外ꎬ该基因在表达水平上也有

显著差异ꎻ将 ＰｖＴＦＬ１ｙ 转入拟南芥突变体ꎬ可以功

能互补恢复拟南芥野生型表型ꎬ该基因目前被认为

可能是控制菜豆生长习性相关基因[１９]ꎮ 而本研究

中初步确定的候选基因也包含 ＴＦＬ１ 在普通菜豆中

的同源基因ꎬ本研究利用 ＰｖＴＦＬ１ｙ 的功能标记对本

实验所用亲本检测ꎬ没发现多态性ꎬ可能原因是连紫

一号中含有与 ＰｖＴＦＬ１ｙ 不同的控制生长习性的基

因ꎻ也可能是该标记不能够有效检测普通菜豆 ＰｖＴ￣
ＦＬ１ｙ 基因型ꎮ

在普通菜豆生长习性早期研究中ꎬ有学者提出

用 Ｆｉｎ 和 ｆｉｎ(来自拉丁文 ｆｉｎｉｔｕｓ 或 ｆｉｎｉｔｅ)代表控制

生长类型的等位基因 ( ｉｎｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｅ 和 ｄｅｔｅｒｍｉ￣
ｎａｔｅ)ꎬ又用 ｔｏｒ(来自拉丁文 ｔｏｒｑｕｅｒｅ 或者 ｔｏ ｔｕｒｎ ｏｒ
ｔｏ ｔｗｉｓｔ)代表茎的攀爬习性[１３]ꎮ 根据前人研究结果

以及本研究田间表型鉴定ꎬ初步判断普通菜豆生长

习性是由有限、无限花序和蔓生、直立茎共同构成ꎬ
并分别由 ２ 个单基因控制ꎮ 本研究选择无限蔓生和

有限丛生亲本配置杂交组合ꎬ后代 Ｆ２群体无限蔓生

和有限丛生出现 ３∶ １ 分离比ꎬ未观察到 ２ 个等位基
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　 ４ 期 刘春良等:普通菜豆生长习性相关基因定位

因分离性状ꎬ有可能是 ２ 个基因紧密连锁ꎬ同位于候

选区段内ꎮ 在后续研究中将单独对茎蔓生和直立性

状进行基因定位ꎬ选择茎类型不同的亲本ꎬ如无限蔓

生(ｔｙｐｅ Ⅳ)和无限匍匐型( ｔｙｐｅⅡ)构建定位群体ꎬ
进行遗传分析及基因定位ꎬ最终对生长习性基因进

行全方面的分析ꎮ
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