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油蟠桃组合遗传连锁图谱构建及糖酸性状 QTL
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摘  要：以油桃和油蟠桃组合‘霞光’‘NF’杂交群体 115 个单株为试材，使用高效液相色谱测定

亲本及各单株果实糖和有机酸含量，筛选 164 对 SSR 引物和 2 304 对 SRAP 引物组合，选择符合 1︰1 分

离比例的标记，使用 Map Manager QTX20b 软件的 BC1 模型构建遗传图谱，并对 8 个符合正态分布的性

状进行与标记间的回归分析以及 QTL 区间分析。构建的图谱经与李属 SSR 参考图谱比对，发现基本匹配

的 8 个连锁群总长度为 1 232.7 cM，位点间的平均遗传距离为 9.34 cM，包含 22 个 SSR 标记和 108 个 SRAP

标记，以及扁平果形（S）和非酸（D）两个位点。QTL 区间扫描发现，LOD≥2 的 QTL 区间共有 28 个，

LOD≥3 的有 17 个，LOD≥5 的有 10 个。风味相关的 QTL 分布在 Group 1、2、4、5、6 连锁群上。Group 

1 含 4 个 QTL 区间（Glu2、Sor2、Tsug4、SSC3）；Group 2 含 3 个 QTL 区间（Glu4、Sor3、SSC4）；Group 

4 含 5 个 QTL 区间（Suc2、Glu3、Glu5、Tsug5、Taci4）；Group 1、2、4 的 QTL 均对相应性状均表现为

负加性效应；Group 5 含 6 个 QTL 区间（Suc1、Suc3、Tsug3、Mal1、Taci3、Taci5、），大多集中在非酸位

点（D）附近，均表现为对糖含量的正加性效应，对酸含量的负加性效应；Group 6 含 9 个 QTL 区间（Glu1、

Fru1、Sor1、Tsug1、Tsug2、Taci1、Taci2、SSC1、SSC2），所有 QTL 均对相应性状呈正加性效应。 
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Mapping QTLs Controlling Flavor Quality of Peach Using a Cross 
Population Between Nectarine and Flat Nectarine 

SHEN Zhi-jun*，MA Rui-juan，YU Ming-liang，Cai Zhi-xiang，and XU Jian-lan  

（Institute of Horticulture，Jiangsu Academy of Agricultural Sciences，Nanjing 210014，China） 

Abstract：Flat nectarine with excellent fruit quality was one of the important objectives of peach 

breeding currently. A progeny with 115 individuals from a cross of nectarine and flat nectarine（Xiaguang  

NF）was used as plant materials to construct genetic linkage map and to scan QTLs controlling fruit flavor. 

Sugars and organic acids，including sucrose，glucose，sorbitol，fructose，malic acid，citric acid and quinic 

acid，were determined by HPLC. A total of 213 SSR and SRAP loci，which fit the 1:1 Mendelian 

expectation，were selected for the construction of linkage map by MapManager QTX20b. By comparing to 

SSR loci from T  E reference map of Prunus，eight linkage groups were found to be matched well. A  
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1 232.7 cM linkage map was formed with an average distance of 9.34 cM between two loci，and the map 

contains 22 SSR markers，108 SRAP markers and two quality traits，flat shape（S）and non acid（D）. 

Through interval mapping，28，17，and 10 QTLs were found when LOD≥2，LOD≥3，and LOD≥5，

respectively. QTLs controlling fruit flavor were located on Group 1，Group 2，Group 4，Group 5 and Group 

6. QTLs in Goup 1（Glu2，Sor2，Tsug4 and SSC3），Group 2（Glu4，Sor3 and SSC4）and Group 4（Suc2，

Glu3，Glu5，Tsug5 and Taci4）were all showed to have a negative adding effects to their corresponding 

traits. Six QTLs located in Group 5（Suc1，Suc3，Tsug3，Mal1，Taci3，and Taci5）which were mainly 

around the non-acid loci（D），showed a positive adding effects to sugar，and a negative adding effects to 

organic acid. Nine QTLs were found on Group 6（Glu1，Fru1，Sor1，Tsug1，Tsug2，Qui1，Taci1，Taci2，

SSC1 and SSC2），and all of them performed to have a positive adding effects to their corresponding traits. 

Key words：Prunus persica；SSR；SRAP；linkage map；sugars；organic acid；QTLs 

 

性状标记和遗传图谱构建是早期选择（Marker Assisted Selection，MAS）的基础。桃遗传连锁

图谱的构建开始于 20 世纪 90 年代初，Eldredge 等（1992）最初的研究虽然仅获得了两个连锁的

RFLP 标记，但这标志着桃图谱构建研究的开始。此后欧洲核果联盟、美国等学者相继开展了桃性

状标记和遗传图谱构建研究（Abbott et al.，1998；Lu et al.，1998；Sosinski et al.，1998；Bliss et al.，

2002；Blenda et al.，2007），很多研究利用桃 × 扁桃（Chaparro et al.，1994；Etienne et al.，2002）、

桃 × 新疆桃（Quarta et al.，1998）、桃 × 山桃（Dirlewanger et al.，1996，2002）等群体构建了包

含 SSR、AFLP、RFLP 等诸多标记的数 10 个遗传连锁图谱，图谱中也对抗白粉病、抗根结线虫、

品质性状等 QTL 进行了初步的定位。近年来，随着分子育种研究在中国的开展，桃遗传图谱构建研

究也相继开始（乔飞 等，2006；曹珂 等，2009），并在抗根结线虫、花型等方面开展了相关的研究。

当前，李属植物参考图谱的构建是利用 Texas（扁桃）× Earlygold（普通桃）的 F2 群体，即 T × E 群

体（Joobeur et al.，2000；Aranzana et al.，2003），参考图谱总长度为 519 cM，含 8 个连锁群、562

个标记，其中 SSR 标记 264 个（Dirlewanger et al.，2004；Howad et al.，2005）。参考图谱上的 SSR

标记为后续图谱构建提供了比对信息（James et al.，2008；曹珂 等，2009）。油蟠桃是特异种质资

源，也是近年来桃育种的重要方向；糖、糖醇及有机酸含量控制着果实的甜酸风味性状，也是桃育

种中最重要的目标性状。进行这些性状的 QTL 定位，可为桃分子育种研究积累遗传和标记基础。 

1  材料与方法 

1.1  试验材料 

植物材料使用 2000 年配置的霞光（甜风味油桃） NF（酸风味油蟠桃）的杂交组合作为群体，

2001 年春定植于江苏省农业科学院园艺研究所桃选种圃，定植密度 1.0 m  3.0 m，群体 115 株。 

1.2  性状评价 

杂种及亲本果实的采收鉴定集中在 2005—2006 年进行，每单株采 20 ~ 30 个成熟的果实。果实

风味的鉴定参考蒲富慎（1990）的方法划分为 5 个等级（1 酸、2 酸多甜少、3 酸甜适中、4 甜多酸

少、5甜）；pH值和可溶性固形物含量的测定使用果肉匀浆；pH ≥ 4.0为非酸，pH ＜ 4.0为酸 （Yoshida，

1970；Monet，1979）。蔗糖、果糖、葡萄糖、山梨醇、苹果酸、柠檬酸、奎尼酸含量采用 Agilent 1100

高效液相色谱测定（沈志军 等，2007）。总糖 = 蔗糖 + 果糖 + 葡萄糖 + 山梨醇（单位均为 g  L-1，

下同）。总酸 = 苹果酸 + 柠檬酸 + 奎尼酸；糖酸比 = 总糖/总酸。 
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1.3  DNA 提取及 SSR-PCR 和 SRAP-PCR 反应 

取群体各单株及亲本春季初萌发的嫩芽，液氮速冻后置于–70 ℃冰箱备用。DNA 提取参考俞

明亮等（2006）的 SDS 法。在组合中随机选取甜油蟠桃、酸油蟠桃、甜油桃、酸油桃 4 个类型的

DNA 代表试样，在代表试样及亲本中筛选桃 SSR 引物 164 对（引物来源：Huang et al.，1998；Cipriani 

et al.，1999，2001；Sosinski et al.，2000；Testolin et al.，2000；Aranzana et al.，2002；Dirlewanger et 

al.，2002；Georgi et al.，2002；Yamamoto et al.，2002）；筛选 SRAP 引物组合 48 × 48 = 2 304 对；

筛选出多态性良好的引物，用于群体分析。SSR-PCR 参考沈志军等（2006）的方法，SRAP 反应体

系参考 Li 和 Quiros（2001）的方法。 

1.4  结果的统计和分析 

测定的数量性状用 SAS 9.0 软件进行平均值、标准差、偏度、峰度等描述统计，并用 w 测验进

行正态性检验，以两年的鉴定结果为重复进行各指标的相关性分析。分子标记在群体中的统计参考

曹珂等（2009）的方法，经卡方测验，对符合 1︰1 分离比例的标记，用 Map Manager QTX20b 软件

的 BC1 模型，在 P = 0.0001 时进行遗传连锁图谱的构建、标记与数量性状的回归分析、以及 QTL

区间的扫描，最后使用 mapchart 软件作图。 

2  结果与分析 

2.1  组合群体各指标测定结果和正态性检验 

霞光  NF 组合群体及亲本甜酸风味指标的测定结果见表 1。果实中 4 种糖或糖醇类组分中以

蔗糖含量最高，3 种有机酸中含量最高的是苹果酸。正态性检验（w 测验）结果表明，蔗糖、葡萄

糖、果糖、山梨醇、苹果酸、总糖、总酸、可溶性固形物 8 个指标符合正态分布（w 测验 P＞0.05）；

而奎尼酸、柠檬酸、糖酸比、pH 值、风味 5 个测定项目不符合正态分布（w 测验 P＜0.05），不用于

性状与标记间的回归分析。 

表 1  NF 和霞光及其杂交群体果实糖、酸含量 

Table 1  Statistics of sugar and organic acid traits of NF，Xiaguang and their cross population 

亲本 Parents  群体 Population 
性状 Trait 

NF 
霞光 
Xiaguang 

 
平均值

Mean 
标准差

StdDev
最小值 
Minium 

最大值

Maxium
偏度 
Skewness 

峰度 
Kurtosis 

P（w 测验）

P（w test）

蔗糖/（g  L-1）Sucrose 48.92 87.62  46.32 9.85 24.53 82.53 0.674 0.752 0.180 

葡萄糖/（g  L-1）Glucose 26.95 16.61  20.11 3.50 11.59 27.30 –0.102 –0.639 0.367 

果糖/（g  L-1）Fructose 22.61 13.04  17.81 2.88 10.26 24.49 –0.132 –0.276 0.799 

山梨醇/（g  L-1）Sorbitol 17.12 6.63  7.24 3.47 1.09 17.56 0.216 –0.495 0.069 

奎尼酸/（g  L-1）Quinic acid 2.63 3.04  2.30 1.02 0.97 6.85 1.467 3.170 0.000 

苹果酸/（g  L-1）Malic acid 6.69 2.19  3.73 1.55 0.62 6.98 0.412 –0.500 0.060 

柠檬酸/（g  L-1）Citric acid 2.61 2.44  2.53 0.92 1.15 6.18 1.363 2.451 0.000 

总糖/（g  L-1）Total sugar 115.61 118.80  90.43 14.85 50.27 125.19 0.077 –0.490 0.539 

总酸/（g  L-1）Total acid 11.93 7.67  8.44 2.32 3.09 14.67 0.341 –0.197 0.293 

糖酸比 Sugar/acid 9.69 15.49  11.59 4.19 6.27 29.71 1.694 3.638 0.000 

可溶性固形物/%  SSC 14.71 14.84  11.98 1.72 8.40 16.10 0.111 –0.548 0.404 

pH 3.45 4.60  3.99 0.44 3.41 4.87 0.237 –1.582 0.008 

风味 Flavor 1 5  2.43 1.34 1.00 5.00 0.099 –1.447 0.011 

注：P＞0.05 时表示群体的测定项目符合正态分布。 

Note：Normal distribution of the character in the population was found when P＞0.05. 
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2.2  组合中测定各指标的相关性分析 

霞光  NF 组合群体的 14 个测定性状中，两两之间在 0.05 水平相关的性状有 63 对，在 0.01 水

平相关的性状有 55 对（表 2）。果实中总糖含量与蔗糖、葡萄糖、果糖、山梨醇、奎尼酸、糖酸比、

可溶性固形物、pH 值、甜味性状均极显著相关；总酸含量与葡萄糖、果糖、山梨醇、奎尼酸、苹果

酸、柠檬酸含量极显著正相关，与糖酸比、pH 值、甜味为极显著负相关；扁平性状与葡萄糖、果糖、

山梨醇、苹果酸、可溶性固形物为极显著正相关，与 pH 值极显著负相关；pH 值与蔗糖、总糖、糖

酸比和甜味极显著正相关，与苹果酸、柠檬酸和扁平形性状极显著负相关；该组合中甜味性状与蔗

糖、总糖、糖酸比、pH 值极显著正相关，与苹果酸、柠檬酸、总酸含量极显著负相关。 

表 2  组合霞光  NF 主要测定指标 Spearman’s 相关系数 

Table 2  Spearman’s correlation coefficient of measured characteristics 

性状 
Trait 

蔗糖 
Sucrose 

葡萄糖 
Glucose 

果糖 
Fructose 

山梨醇 
Sorbitol 

奎尼酸 
Quinic 
acid 

苹果酸 
Malic  
acid  

柠檬酸 
Citric  
acid  

总糖 
Total 
sugar 

总酸 
Total  
acid 

糖酸比 
Sugar/ 
acid 

扁平形 
Flat  
shape 

可溶性 
固形物 
SSC 

pH 

葡萄糖 
Glucose 

0.316**             

果糖 
Fructose 

0.280** 0.755**            

山梨醇 
Sorbitol 

0.290** 0.774** 0.581**           

奎尼酸 
Quinic 
acid 

0.235** 0.401** 0.258** 0.412**          

苹果酸 
Malic acid 

–0.208* 0.180* 0.184* 0.297** –0.026         

柠檬酸 
Citric acid 

–0.142 0.027 –0.070 0.007 0.228** 0.457**        

总糖 
Total 
sugar 

0.808** 0.755** 0.665** 0.722** 0.393** 0.003 –0.090       

总酸 
Total acid 

–0.060 0.344** 0.228** 0.426** 0.486** 0.791** 0.705** 0.181*      

糖酸比 
Sugar/acid 

0.468** 0.077 0.126 –0.023 –0.265** –0.733** –0.700** 0.342** –0.834**     

扁平形 
Flat shape 

–0.036 0.272** 0.263** 0.252** 0.059 0.237** –0.014 0.135 0.186* –0.082    

可溶性固 
形物 SSC 

0.462** 0.696** 0.504** 0.800** 0.320** 0.111 –0.145 0.761** 0.192* 0.214** 0.252**   

pH 
 

0.415** –0.019 –0.171* –0.077 0.116 –0.801** –0.373** 0.215** –0.571** 0.623** –0.241** 0.114  

甜味 
Sweet 
flavor 

0.363** 0.130 0.071 0.013 0.082 –0.707** –0.359** 0.273** –0.505** 0.597** –0.122 0.197* 0.786**

*和**分别表示在0.05和0.01水平显著相关。 

* and ** means significance at 0.05 level and 0.01 level，respectively. 

2.3  SSR 和 SRAP 标记的筛选及在群体中的分离 

SSR 标记筛选发现，164 对 SSR 引物中有 31 对引物扩增出的 36 个位点在群体中呈现多态性；

多态性引物占总筛选引物的 18.9%；36 个具多态性的标记中有 32 个符合 1︰1 的分离比率。2 304 个

SRAP 引物组合中，多态性的引物组合有 170 对；经筛选，选用 100 对 SRAP 引物组合在群体中进

行分析；100 对 SRAP 引物共扩增出 192 个多态性位点，其中 181 个标记符合 1︰1 分离比例。  

2.4  连锁图谱构建 

使用 Map Manager QTX20b 软件中的 Kosambi 方法，在 P = 0.0001 时，对 32 个 SSR 标记和 181

个 SRAP 标记进行遗传连锁图谱的构建。结果将 142 个位点构建到 13 个连锁群中，71 个标记未能

构建到图谱中。经与参考图谱 SSR 标记（Aranzana et al.，2003；Dirlewanger et al.，2004）的比对，
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Group 1 的 BPPCT020，Group 2 的 BPPCT001，Group 3 的 UDP97-403 和 UDP96-008，Group 4 的

BPPCT023 和 BPPCT015，Group 5 的 pchgms4，Group 6 的 UDP96-001 和 BPPCT008，Group 7 的

CPPCT022，以及 Group 8 的 UDP98-409 均与参考图谱 G1 至 G8 相应的 SSR 标记相对应，且呈现良

好的线性关系。唯 UDP98-407 在 Etienne 等（2002）构建的图谱中位于第 6 连锁群，而本研究中位

于 Group 1，可能是该引物在本研究的组合群体中扩增位点与其不同的缘故。构建的图谱中定位到 8

个连锁群上的标记有 130 个，含 22 个 SSR 标记和 108 个 SRAP 标记，以及扁平形（S）和非酸（D）

两个性状位点（图 1）。遗传连锁图谱的总长度为 1 232.7 cM，位点间的平均遗传距离为 9.34 cM。

扁平形（S）定位在第 6 连锁群中，位于 SRAP 标记 M35-E36-85 与 SSR 标记 MD205-130 之间（图

1，Group 6）；非酸性状（D）定位在第 5 连锁群的最上端，S 与 D 位点所在的连锁群也均与参考图

谱相符。 

2.5  数量性状和标记的回归分析及 QTL 位点区间分析 

数量性状与标记的回归分析，以及 1 cM 步径的 QTL 区间扫描，发现的 QTL 位点和 QTL 区间

相对应的标记见表 3 和图 1。LOD 大于 2.0（即 sat 值大于 9.2）的 QTL 区间共有 28 个，LOD 大于

等于 3.0 的区间共有 17 个，LOD 大于 5.0 的区间共有 10 个。 

表 3   QTL 区间及区间内相关的标记 

Table 3  Characters of QTL intervals and their corresponding markers 

数量性状位点 Intervals of QTLs 区间内相关标记位点 Corresponding markers of the QTLS 

名称 
Name 

位置 
Location 

LOD ADD R2/%
标记名称 
Name 

LOD R2/% P ADD 
来源 
Origin 

蔗糖 Suc1 Group 5 3.5 6.53 13 pchgms4 3.5 13 0.00006 6.53 M 

蔗糖 Suc2 Group 4 2.8 –5.99 11 M16-E39-130 2.5 9 0.00072 –5.59 P 

蔗糖 Suc3 Group 5  5.2 7.85 19 无 No – – – – – 

葡萄糖 Glu1 Group 6 7.0 4.19 21 BPPCT008 7.0 24 0.00000 3.65 M 

葡萄糖 Glu2 Group 1 6.3 –5.06 22 BPPCT020 6.3 22 0.00000 –3.49 M 

葡萄糖 Glu3 Group 4 2.2 –2.25 8 M42-E24-290/300 2.0 8 0.00256 –2.01 P 

葡萄糖 Glu4 Group 2 2.6 –2.41 10 BPPCT001 2.3 9 0.00109 –2.20 M 

葡萄糖 Glu5 Group 4 2.1 –2.33 8 M44-E43-160 1.8 7 0.00427 –1.91 M 

果糖 Fru1 Group 6 2.1 1.70 8 BPPCT008 1.7 7 0.00542 1.50 M 

果糖 Fru2 Group 8 2.1 1.86 8 M59-E45-180 1.9 8 0.00273 1.60 M 

山梨醇 Sor1 Group 6 13.0 4.65 41 BPPCT008 13.0 41 0.00000 4.57 M 

山梨醇 Sor2 Group 1 10.8 –5.59 30 BPPCT020 10.8 35 0.00000 –4.27 M 

山梨醇 Sor3 Group 2 3.2 –2.62 12 M43-E12-80 3.1 12 0.00016 –2.42 P 

苹果酸 Mal1 Group 5 18.8 –2.48 53 M07-E04-300 3.7 14 0.00004 –1.26 M 

总糖 Tsug1 Group 6 2.8 12.36 10 M11-E61-230 2.4 9 0.00091 9.05 P 

总糖 Tsug2 Group 6 4.1 12.10 15 BPPCT008 4.1 15 0.00002 11.75 M 

总糖 Tsug3 Group 5 3.6 11.04 13 pchgms4 3.6 13 0.00005 10.98 M 

总糖 Tsug4 Group 1 3.5 –15.64 13 BPPCT020 3.5 13 0.00006 –10.96 M 

总糖 Tsug5 Group 4 3.4 –11.15 13 M42-E24-290/300 3.4 13 0.00008 –10.66 P 

总酸 Taci1 Group 6 2.7 1.61 10 M39-E15-250 2.7 10 0.00038 1.62 P 

总酸 Taci2 Group 6 2.2 1.53 8 M51-E09-245 2.1 8 0.00206 1.42 P 

总酸 Taci3 Group 5 2.7 –1.67 10 M19-E36-320 2.7 10 0.00042 –1.62 P 

总酸 Taci4 Group 4 2.3 –1.67 9 M60-E32-170 2.0 8 0.00234 –1.40 P 

总酸 Taci5 Group 5 7.7 –2.97 26 无 No – – – – – 

可溶性固形物 SSC1 Group 6 9.5 1.98 32 BPPCT008 9.4 31 0.00000 1.93 M 

可溶性固形物 SSC2 Group 6 6.2 1.97 22 M23-E45-220 5.3 19 0.00000 1.48 M 

可溶性固形物 SSC3 Group 1 7.8 –2.43 27 BPPCT020 7.8 27 0.00000 –1.79 M 

可溶性固形物 SSC4 Group 2 3.1 –1.23 11 M43-E12-80 2.8 11 0.00032 –1.11 P 
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图 1  连锁图谱和糖酸相关的数量性状位 

Suc 表示蔗糖，Glu 表示葡萄糖，Fru 表示果糖，Sor 表示山梨醇，Mal 表示苹果酸，Tsug 表示总糖， 

Taci 表示总酸，SSC 表示可溶性固形物。 

Fig. 1  Linkage map of SSR and SRAP markers，and distribution of QTLs controlling fruit flavor 

QTLs included in this map are Suc（Sucrose），Glu（Glucose），Fru（Fructose），Sor（Sorbitol），Mal（Malic acid）， 

Tsug（Total sugar），Tacid（Total acid），and SSC（Soluble solid content）. 

 



11 期                  沈志军等：油蟠桃组合遗传连锁图谱构建及糖酸性状 QTL 分析                 1741  

 

甜酸相关的 QTL 主要分布在 Group 1、Group 2、Group 4、Group 5、Group 6 连锁群上，Group 

3 和 Group 7 未发现与甜酸相关 QTL 的分布，Group 8 上仅有 1 个 LOD 较小（2.1）的与果糖相关的

QTL（Fru2）。Group 1 上分布了葡萄糖（Glu2）、山梨醇（Sor2）、总糖（Tsug4）、可溶性固形物（SSC3）

4 个 QTL 区间，Group 2 上分布了山梨醇（Sor3）、葡萄糖（Glu4）和可溶性固形物（SSC4）的 QTL，

Group 4 上分布了蔗糖（Suc2）、葡萄糖（Glu3、Glu5）、总糖（Tsug5）、总酸（Taci4）的 QTL。这 3

个连锁群的 QTL 均对相应性状表现为负加性效应，且以 Group 1 上的 QTL 解释表型变量最高。 

Group 5 上分布了蔗糖（Suc1、Suc3）、总糖（Tsug3）、苹果酸（Mal1）、总酸（Taci3、Taci5）

的 QTL 区间；该连锁群上糖的 QTL 均表现对糖含量的正加性效应，对酸含量的负加性效应。很多

QTL 集中在非酸位点（D）附近，如 Mal1、Taci3、Taci5、Suc3，因而 D 位点一方面控制蔗糖含量

的增加，另一方面控制苹果酸含量的减少，有利于促进甜风味的形成。 

Group 6 上分布了葡萄糖（Glu1）、果糖（Fru1）、山梨醇（Sor1）、总糖（Tsug1、Tsug2）4 个糖

含量相关的 QTL，总酸（Taci1、Taci2）两个酸相关的 QTL，以及可溶性固形物相关 QTL（SSC1、

SSC2），所有 QTL 均对相关性状呈正加性效应。且 Glu1、Sor1、SSC1 的 LOD 值分别为 7.0、13.0、

9.5，且能解释较高的表型变量，分别为 21%、41%、32%（表 3）。 

3  讨论 

3.1  桃遗传连锁图谱的构建 

虽然桃种质资源丰富，但自交能结实，品种间（特别是栽培品种间）差异很小（Marilyn et al.，

1996）。这使得常规育种的杂交组合（通常是两个性状优良的栽培品种进行杂交）用于图谱构建时较

难获得很高的图谱饱和度。本研究中使用 164 对 SSR 引物进行筛选，仅有 31 对 SSR 引物表现出多

态性；2 304 个 SRAP 引物组合，仅有 170 对表现出多态性。亲本之间差异较小是限制饱和图谱构建

的最大因素，Etienne 等（2002）利用 Ferjalou Jalousia® × Fantasia（两个桃栽培品种的组合）进行图

谱构建时也存在同样的问题。因而很多研究者利用桃种间或桃与近缘种之间的杂交组合构建遗传连

锁图谱（Dirlewanger et al.，1996；Quarta et al.，1998；Joobeur et al.，2000；Bliss et al.，2002；Aranzana 

et al.，2003；Dirlewanger et al.，2004；Howad et al.，2005；曹珂 等，2009）。尽管种间或与近缘种

之间的杂交群体已经在图谱构建中广泛应用，但均未进行品质相关性状的 QTL 定位研究，可能是因

为野生资源果实品质性状与栽培品种差异较大，需要进行多代回交才能获得理想的品质性状分离群

体的缘故。 

3.2  关于风味品质相关的 QTL 的定位 

Dirlewanger 等（1999）利用 Ferjalou Jalousia® × Fantasia F2 群体的 63 个单株，进行了 QTL 作图

研究，在构建的 9 个连锁群中，除了 Group 2 和 Group 7 没有糖酸相关 QTL 的分布，其余 7 个连锁

群均有分布。Dirlewanger 等（1999）构建图谱使用的标记是同工酶、RFLP、RAPD、IMAs 和 AFLP，

而本研究中使用的标记是 SSR 和 SRAP 标记，但本研究的 Group 5 与 Dirlewanger 的 Group 5 均含有

D 位点，因而是同一连锁群，经比对发现 Dirlewanger 在 Group 5 定位了苹果酸、柠檬酸、蔗糖、果

糖的 QTL。本研究也在该连锁群定位了苹果酸和蔗糖的 QTL，但未发现果糖的 QTL 区间（本研究

柠檬酸含量未作分析）。此外，Dirlewanger 构建图谱的 Group 6 也定位了 S 位点，与本研究中的 Group 

6 一致。经比对发现 Dirlewanger 在第 6 连锁群的上端定位了山梨醇、柠檬酸和苹果酸的 QTL 位点，

这与本研究在 Group 6 定位山梨醇 QTL 一致，但本研究并未在该区域发现与苹果酸显著相关的 QTL
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区间，而是发现了果糖 QTL 区间；在靠近 S 位点附近（即 Group 6 下端），Dirlewanger 定位了蔗糖

的 QTL，但本研究却未发现。在 Dirlewanger 等（1999）研究的基础上，Etienne 等（2002）同样利

用 Ferjalou Jalousia® × Fantasia F2 群体 63 个单株进行了风味相关 QTL 的分析，研究中同时使用 T × E

（普通桃 × 扁桃）群体的 52 个单株，用于连锁群与参考图谱的比对。Etienne 等（2002）在 G4 上

定位了果糖、葡萄糖、可溶性固形物的 QTL；在 G5 的低酸（D）位点附近定位了苹果酸、蔗糖、

柠檬酸、pH、可滴定酸相关的 QTL 位点；在 G6 连锁群定位了蔗糖和可溶性固形物的 QTL。在本

研究获得的 QTL 位点与 Etienne 等（2002）发现的 QTL 存在相同之处，如同样在 Group 4 发现了葡

萄糖的 QTL，在 Group 5 发现了苹果酸、蔗糖的 QTL，在 Group 6 发现了可溶性固形物的 QTL；但

也存在一些差异，如本研究在 Group 1、Group 2 发现的山梨醇、葡萄糖和可溶性固形物相关的 QTL，

在 Etienne 等（2002）的图谱上并没有出现，本研究中没有在 Group 6 上发现蔗糖的 QTL，Etienne

等（2002）在 G6 上发现了蔗糖的 QTL。导致图谱 QTL 位点不同的原因可能是亲本不同的缘故，也

可能是不同年份气候条件的差异，导致单株果实品质性状存在年度间差异，如 Dirlewanger 等（1999）

发现不同年份测定结果会对 QTL 产生一定的漂移，这也是本研究中使用两年数量性状测定结果的主

要原因。 

3.3  QTL 定位与品种选育 

可溶性糖和有机酸是果实风味的重要组成部分，果实的风味品质取决于可溶性糖和有机酸的含

量和类型。桃果实中主要的可溶性糖是蔗糖、果糖和葡萄糖，主要的有机酸是苹果酸、柠檬酸和奎

尼酸。尽管果实的 pH 是一种持续变化的性状，但桃果实根据其 pH 值可以划分为两类：普通酸型（pH < 

4.0）和低酸型（pH ≥ 4.0），从甜风味的桃中获得的显性位点非酸 D 对酸性状是显性。Dirlewanger

等（1999）发现 D 位点附近存在苹果酸、柠檬酸、可滴定酸和 pH 值相关的 QTL 位点，因而 D 位

点可能与苹果酸和柠檬酸的代谢或调控相关；国内也有学者开展了桃果实非酸性状的分子标记研究，

吴俊等（2004）通过筛选 RAPD 和 AFLP 标记，获得了与非酸性状紧密连锁的两个 AFLP 标记（1.47 

cM、2.99 cM），其后又成功地将其中一个标记转化为 SCAR 标记（吴俊 等，2009）。本研究中虽然

未能获得与 D 位点紧密连锁的分子标记，但同样发现 D 位点对果实中的酸含量起着最重要的控制作

用，因为桃果实中最主要的有机酸苹果酸的 Mal1 区间覆盖了 D 位点；且该位点一方面控制苹果酸

的减少，另一方面控制蔗糖含量的增加，所以对糖酸比的提高十分有利，在育种中值得重视。 

本研究中发现的 QTL 中，葡萄糖相关的 Glu1（Group 6）、Glu2（Group 1）分别能解释 21%和

22%的表型变量；山梨醇相关的 Sor1（Group 6）和 Sor2（Group 1）分别能解释 41%和 30%的表型

变量；SSC1（Group 6）、SSC2（Group 1）分别能解释 32%和 22%的表型变量。这些 QTL 区间均有

匹配程度较高的 SSR 或 SRAP 标记存在，这些标记在育种中有一定的利用潜力。然而一些 QTL，如：

苹果酸相关的 Mal1（Group 5）能解释 53%的表型变量，但本研究发现的该区间内的标记 M07-E04-300

仅能解释 14%的表型变量；总酸 Taci5（Group 5）能解释 26%的表型变量，但其区间内不存在相关

分子标记。这些均需要通过进一步的标记筛选以丰富图谱上该区域的标记数量。 

育种实践经验认为使用甜风味的蟠桃作亲本对提高后代的甜风味有利，这可以通过 Dirlewanger

等（1999）在靠近 S 位点附近定位的蔗糖的 QTL 得到解释（Ferjalou Jalousia® × Fantasia 组合的母本

为甜风味的蟠桃），但本研究中并未在 S 位点附近定位到显著的甜酸风味相关的 QTL。这可能是因

为作为父本的‘NF’为酸风味的蟠桃，与传统育种中利用蟠桃改善甜风味的目标相反，本研究是利

用母本‘霞光’的甜风味来改善父本 NF 油蟠桃的酸风味，后代中的确出现了一些风味甜、品质优

良的油蟠桃单株。 
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