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摘  要：对来源于 NCBI 公共数据库的非冗余 3 087 条毛竹（Phyllostachys edulis）EST 序进行简单重

复序列 SSR 搜索发现：在 401 条毛竹 EST 序列中共查找到 408 个 SSR 位点，平均 6.8 kb EST 序列中含有

1 个 SSR。其中二核苷酸和三核苷酸重复是毛竹 EST-SSR 的主要重复类型，分别占 SSR 总数的 43.14%和

49.75%。SSR 的不同重复基序中，最常见的重复基序是：(AG)n，占 37.01%，其余出现频率较高的依次为

(TC)n、(AGC)n、(GAG)n 和(CGC)n。根据搜索结果设计了 182 条毛竹 EST-SSR 引物，以 12 个不同种属的

竹子 DNA 为模板，对引物进行了稳定性、通用性的验证与评价。结果表明有 42 对引物有较清晰且稳定

的目标扩增产物，其中 39 对引物的产物存在多态性，说明设计开发的毛竹的 EST-SSR 标记是可行且有效

的。  
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Analysis of SSRs Information and Development of SSR Markers from 
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Abstract：Uni-ESTs of Moso bamboo（Phyllostachys edulis）from the database of dbEST were 

screened using Websat software and 408 SSRs in 401 ESTs were mined out，accounting for 13.02% of the 

total ESTs，corresponding to one SSR in every 6.8 kb of the ESTs. Dinucleotide and trinucleotide repeats 

EST-SSRs were dominant，accounting for 43.14% and 49.57% respectively. (AG)n is the most frequent 

motif in dinucleotide repeats，accounting for 37.01% in total EST-SSRs，followed by (TC)n，(AGC)n，

(GAG)n and (CGC)n. 182 primer pairs were designed which 42 of them showed amplifications，and 39 

primer pairs could have products with polymorphisms from 12 different bamboo samples. The results 

indicated that it is an available approach to develop EST-SSR markers based on ESTs from Moso bamboo.  
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竹类植物约有 70 多属 1 200 多种，其中 39 个属 500 余种分布在中国，集材用、笋用和观赏等

众多用途，是重要的园艺树种之一（卓仁英，2003）。由于竹类植物很少开花结实，以花和果形态特

征为主要依据的传统分类方法很难应用于竹类植物，从而使竹类植物的传统分类研究较为混乱。植

物分类学发展至今，已发展出实验分类学、细胞分类学、化学分类学、数量分类学等方法。到 20

世纪 80 年代，DNA 分子标记技术被应用于植物分类研究中，成为实现现代植物学研究的一个新的

技术手段（邢新婷，2004；石明旺 等，2006；李林 等，2009）。 

SSR（Simple Sequence Repeat）通常又称为微卫星标记，该标记具有多态性高、共显性、易检

测、重复性高、数量丰富等优点，已被广泛应用于植物分类等方面。根据 SSR 的来源可将其分为

GSS-SSR 和 EST-SSR。其中传统的基因组 GSS-SSR 标记开发不仅费时耗力，成本也很高。近年来

随着测序技术的发展，GenBank 中平均每天都有上万个 EST（Expressed Sequence Tag，EST）公布，

使根据已知 EST 数据库开发 SSR 标记成为可能（Varshney et al.，2007；王家麟 等，2007；陈全求 等，

2008；杨素丽 等，2008；张俊娥，2008）。EST-SSR 标记不仅具有基因组 SSR 标记的多态性高、共

显性、重复性好的特点，而且开发成本相对低廉、在种属间具有良好的通用性。另外，由于部分

EST-SSR 标记来自于基因的编码区，所以更容易获得基因表达的信息，可为功能基因的直接鉴定提

供重要依据。目前该分子标记已被广泛应用于遗传连锁图谱的构建，种质资源多样性的分析，以及

比较基因组学等研究，在诸如棉花、油菜、花生、大豆、甘蓝、白菜等（李小白 等，2007；Li et al.，

2008；刘媛 等，2008；郑丽珊 等，2008；李丽和郑晓鹰，2009；王金彦 等，2009；陈琛 等，2010）

植物中均已成功开发了 EST-SSR 标记。本研究中根据 NCBI 数据库已收录的 3 000 多条毛竹 EST 序

列信息进行分析，拟探讨通过 EST-SSR 开发 SSR 标记的可行性，为竹类植物 EST-SSR 标记的开发

和应用奠定基础。 

1  材料与方法 

供试材料毛竹（Phyllostachys edulis）、菲白竹（Pseudosasa variegata）、铺地竹（ Sasa 

argenteastriatus）、斑竹（Phyllostachys bambusoides）、雷竹（Phyllostachys praecox）、紫竹（Phyllostachys 

nigra）、大叶箬竹（Indocalamus latifolius）、小叶箬竹（Indocalamus victorialis）、茶秆竹（Pseudosasa 

amabilis ）、平安竹（ Pseudosasa japonica ）、大明竹（ Pleioblastus graminea ）和红秆寒竹

（Chimonobambusa marmorea），均于 2010 年 3 月采自浙江林学院吉永竹园，分别取 2 ~ 3 片竹叶，

置于–80 ℃冰箱保存。2010 年 4—7 月在森林培育国家重点实验室培育基地分子生物学实验分室，

利用改良 CTAB 法进行基因组 DNA 的提取（闫庆祥 等，2010）。 

毛竹 EST 序列可由 GenBank 数据库搜索得到。利用 VecScreen（http://www.ncbi.nlm.nih.gov/ 

VecScreen）和 RepeatMasker（http://www.repeatmasker.org）去除载体污染和重复序列，以 Phrap

（http://www.phrap.org）进行 EST 重叠群分析和聚类去除冗余 EST 序列后，使用 Websat 软件（Martins 

et al.，2009）（http://wsmartins.net/websat/）对 EST 进行 SSR 序列的搜索，查找的标准为：二、三、

四、五和六核苷酸重复类型的重复次数 n 分别大于或等于 9、6、4、4 和 3 次。选择二、三、四、五

和六核苷酸重复基序长度大于等于 18 bp 的 EST 序列，应用软件 Primer 3 设计引物，引物长度为 18 ~ 

27 bp，扩增产物预期片段为 150 ~ 400 bp，引物对 Tm 在 58 ~ 60 ℃。由上海生工生物工程技术服务

有限公司合成。 

PCR 扩增反应体系采用 20 μL 反应体系，其中含有 1 × buffer，Mg2+ 2.5 mmol · L-1，dNTPs 0.2 

mmol · L-1，引物 0.4 μmol · L-1，Taq 酶 1.5 U，模板 DNA 100 ng。反应程序为：94 ℃预变性 5 min，

94 ℃变性 45 s，退火 55 ℃ 60 s，72 ℃延伸 90 s，30 个循环；72 ℃终延伸 10 min，4 ℃保存。扩
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增产物在 8%的非变性 PAGE 中电泳检测，120 V 电压电泳 2 h 后，采用银染法染色，BIO-RAD Gel Doc 

2000 凝胶成像系统中成像。 

2  结果与分析 

2.1  毛竹 EST-SSR 数量 

去除载体及重复序列后共获得 3 087 条非冗余毛竹 EST 序列，总长 2 777 kb。对这些毛竹 EST

序列进行搜索，发现 401 条 EST 序列中含有 408 个 SSR，其出现的频率为 13.02%，平均每 6.8 kb EST

出现一个 SSR。在含有 SSR 的 EST 中，401 条 EST 序列含 1 个 SSR，5 条 EST 序列含两个不同重

复基序类型 SSR，1 条 EST 序列含 3 个不同重复基序类型 SSR，说明毛竹 EST 中 SSR 数量较为丰

富。 

2.2  毛竹 EST-SSR 分布特点 

在本研究中发现的 408 个 SSR 中（表 1），二核苷酸重复 176 条，三核苷酸重复 203 条，四核

苷酸重复 7 条，五核苷酸重复 18 条，六核苷酸重复 4 条出现的频率分别为 43.14%、49.75%、1.72%、 

4.41%和 0.98 %。可见，在毛竹 EST-SSR 中二核苷酸重复、三核苷酸重复单元类型占主导地位，占

SSR 总数的 92.89%，这同多数动植物二、三重复单元占主导地位的情况相同。毛竹 EST-SSR 重复

基序种类共有 27 种类型，其中二核苷酸重复基序有 3 种，三核苷酸重复基序有 16 种，四、五、六

核苷酸重复基序种类分别为 2、2、4 种。二、三、四、五、六核苷酸重复基序的 SSR 平均长度分别

为：24.61、21.9、24、32.22 和 30 bp。从不同重复基序种类出现的频率来看，二核苷酸重复基序中

出现最多的是 AG/TC，占 SSR 总数的 37.01%；三核苷酸重复基序的类型比较分散，以 GAG/CTC

为最多，占到了总 SSR 位点数的 9.31%，其次是 CGC/GCG、AGC/TCG 和 AAG/TTC，分别占了总

SSR 位点数的 5.15%、4.66%和 4.41%；四、五、六核苷酸重复基序中除 TCCA、TAAAA、AAGGG

出现大于 5 次外，其余类型均只出现了 1 次，尤其是六核苷酸重复基序的出现率很低，所含 4 种重

复基序类型出现频率均为 0.24%。 

表 1  SSR-ESTs 序列中不同重复类型及其数量和百分比 

Table 1  Frequency，number and different repeat types of SSRs in SSR-ESTs  

重复核苷酸 
数类型 
Repeat type 

重复单元 
Repeat motif 

EST-SSR 数 
Number of 
EST-SSR 

百分比/% 
Frequency  

重复核苷酸 
数类型 
Repeat type 

重复单元 
Repeat motif 

EST-SSR 数 
Number of 
EST-SSR 

百分比/% 
Frequency  

二核苷酸 AG/TC 151 37.01 三核苷酸 CCT/GGA 7 1.72  

Dinucleotide TA/AT 9 2.21 Trinucleotide GCC/CGG 19 4.66  

 TG/AC 16 3.92  CTG/GAC 12 2.94  

三核苷酸 AAG/TTC 18 4.41  CTT/GAA 6 1.47  

Trinucleotide AGC/TCG 21 5.15  GCT/CGA 12 2.94  

 AGG/TCC 4 0.98 四核苷酸 TCCA 6 1.47  

 CAG/GTC 4 0.98 Tetranucleotide CTCG 1 0.25  

 CAT/GTA 8 1.96 五核苷酸 TAAAA 13 3.19  

 CCA/GGT 17 4.17 Pentanucleotide AAGGG 5 1.23  

 CGC/GCG 23 5.64 六核苷酸 GAATCT 1 0.24  

 GTG/CAC 7 1.72 Hexanucleotide TGCCGC 1 0.24  

 AGA/TCT 2 0.49  GTATCC 1 0.24  

 GTT/CAA 5 1.23  TCGCAA 1 0.24  

 GAG/CTC 38 9.31 总计 Total  408  
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2.3  EST-SSR 标记的多态性 

根据含有 SSR 位点的 EST 序列信息，共设计了 182 对引物，从中筛选出 42 对引物对 12 个不

同的竹种进行 PCR 扩增。其中 39 对引物能扩增出清晰的，大小与预期片段相近的条带，部分引物

PhyeSSR1 扩增结果见图 1。在筛选出的 42 对引物（表 2）中，三核苷酸重复的引物出现最多，为 

表 2  毛竹 EST-SSR 引物筛选结果 

Table 2  SSR primer pairs designed from EST-SSR sequences in Moso bamboo 

SSR 位点 
SSR loci 
 

登录号 
Accession 
No. 

重复单元 
Repeat motif 

正向引物 
Forward primers（5′–3′） 

反向引物 
Reverse primers（5′–3′） 

多态性

条带数

Number 
of 
alleles 

PhyeSSR1 FG552376.1 (AACCG)3  AAATGGCTACCTACCACCACAC CGTCTCTTTTCCTCAGCAGTTT  6
PhyeSSR2 GH205797.1 (AAG)17 GAGAGGAACTTGATGGATTGGA CAGAGGCAGAGAGATAGGGAAA 8 
PhyeSSR3 FG552702.1 (AAG)7 GTCCTCGTTGGCGAGACA  CTTGCTATCGCTTCTTGTTGTG 7 
PhyeSSR4 FG552498.1   (AAGCCG)3\(CC

A)5\(TCGCC)3 
AAAAGAGAACACGGACGGC TGTCCCAGTACACAACTCAACAA 8 

PhyeSSR5 GH206243.1 (AG)13   GGGAGAGAGAGAGGAGAAAAGC CTGGTTGTCTGGAGTGTTGCTA 7 

PhyeSSR6 FG395803.1 (AGA)6 AGCAGAACAAGGTGTGTGAAGA ATCTGGTAGGCAGGCAGTAGAG  8 

PhyeSSR7 FG395663.1 (AGC)6  GGAGACAGGATTCTTCCACAAG  GTTCCTTGAATTTACCCATCCA 8 

PhyeSSR8 FG552196.1 (AGG)7 GGGTATTTTCGGGCCATTAC  ATCTTGGTGTTGCTCCTCTCTT  7 

PhyeSSR9 FG552637.1 (CTG)7  GAGCAAGAAGACGACCAAGAAG ATAGACCACCACTCGAAGAGGA 7 

PhyeSSR10 FG552408.1 (AG)9 TCAGATCACGAGCCAGAGATAG GAATCAAGTGAAATGGTGCGTA 6 

PhyeSSR11 GH205474.1   (GAG)8  AGAGAGACTCCATCGGCTA  ATAGAACTTGAGGTAGAAACGG 8 

PhyeSSR12 FG552719.1 (GAG)9    CCGGGATTCGGCCATTAC  ATCACAGAGGTGGAGAGGGAGA 5 

PhyeSSR13 FG395616.1 (GTATCC)3    CCTGTAACTTGTCCTTCATCCC  GTAGAAGAGGAATAGCAGCGGA 6 

PhyeSSR14 FG394977.1 (TCGCAA)4   GGGGAGCAAGAGAAGAGAAGAT CACTGGTCACAGAAGATGGAAA  6 

PhyeSSR15 FG552036.1 (TGCCGC)3 GAGAAGAAGAAGAGGAGGAGGG CAGAAGCAGATTGGTGGAATG 6 

PhyeSSR16 GH205978.1 (CTC)6\(CCA)6 TTTCCCTATCTCTCTGCCTCTG TGTGAAGTAGTTGCCGTTCTGT 7 

PhyeSSR17 FG552684.1 (AAG)17\(CTAG)3 GAGAGGAACTTGATGGATTGGA CAGAGGCAGAGAGATAGGGAAA 9 

PhyeSSR18 FG552037.1 (TTCATC)3 TCGGGCTAATAAATCTGTTGCT GTGCGTCATCCGTAGTGTATGT 7 

PhyeSSR19 FG552242.1 (TGCCGC)3 TGGGGTAATTTCGGCCAT GCATCTTGGTATTGCTCCTCTC 10 

PhyeSSR20 FG552491.1 (TGCCGC)3 GAGAAGAAGAAGAGGAGGAGGG CAGAAGCAGATTGGTGGAATG 10 

PhyeSSR21 FG551910.1 (TG)14 TTCTGTTTGCTTTCAGGTGTTG TCTAACAAGGGTTCATGGATGG 6 

PhyeSSR22 FG552045.1 (TG)10 ATATTAACAGCAACGGGAGCAT GAAGTTTCTAACAAGGGTTCATG 7 

PhyeSSR23 FG552259.1 (TC)16 CGAGAGCGAGACCGCGAG ATACATGGCAGCACCACCCATT 8 

PhyeSSR24 FG552679.1 (GTTGTT)3 ACCAAAGACGAGGGAAGAAAA TCACCGAGACAAAGATGATGTC 11 

PhyeSSR25 FG395744.1 (GTT)6 ATTACCCTCCCCAGACCATACT GCTTCAATCTACAAAACCCCAA 11 

PhyeSSR26 GH205767.1 (GCG)6 CATAATCCACCTTCTTGGAGACA ATACACCTTGATTCCACCACCT 12 

PhyeSSR27 FG552018.1 (GCC)6 GGGAAAAGAGAAGAGGAGGAAG AACAAAGATCCACTGCCAAAGT 9 

PhyeSSR28 FG552627.1 (GCAGTA)2\(GT
G)6 

CAGTCGATTTATAGCCACACCA CGAAGAAGAGACGAGGGAACTA 6 

PhyeSSR29 GH206042.1 (GAG)5\TC7\ 
CCT5(CTG)4 

AAGAACCCAGGAAGAAGACGAC ATAGACCACCACTCGAAGAGGA 7 

PhyeSSR30 FG552668.1 (GAAAAG)3 ATTGACTGTTTCAAGCCCAGAT TTTTCTTGCTAACTCCAGCTCC 8 

PhyeSSR31 FG551883.1 (GA)13 CACTGCTACTTCATTCCTAGCG GGATGTCGATGTGGTTGTAGAG 6 

PhyeSSR32 FG395006.1 (GA)10 GGGGAGAGAGAGTATGTGTGTGT GGCTCGGATCAGTTGAAATTAG 6 

PhyeSSR33 FG551849.1 (CT)15 GATTGGAGAAGGGAGAGGAGAC TACTTGGTTGATTTTGGCACAC 6 

PhyeSSR34 FG552113.1 (CGC)6 CAAGCCAGACAACCAAATCC ACTCTTTTCAGGTGCTGCTTTC 10 

PhyeSSR35 FG552123.1 (CCTCC)4 GTCCAAGAAGCCGAGAAATAA CGATCATAGCCATTAAGTTTGG 12 

PhyeSSR36 FG552800.1 (CAT)6 TCTTTTCCAGTGCTGTGTTGTT AGAGAGGTTCTTTGGGTGTGAG 6 

PhyeSSR37 FG552662.1 (CACAGT)3 TTGACCACTCATTTGAAGGTTG AGAGCTTGAGCGTCCTTGC 6 

PhyeSSR38 GH205412.1 (AGGGAG)4 CTCTCTCTCCCCTCGATCCT ATATCTTCTTGTGCTTGGCGTT 9 

PhyeSSR39 FG395716.1 (AGG)6 GGGAGGAAGAAGACGAAGAAA TCCAGTGAGTTGTTGTTGCAG 11 

PhyeSSR40 GH205872.1 (AGC)6 TAATCATCTTGCTGTGGTGGAA ATAGCTGTTCACCCGAAATCAG 7 

PhyeSSR41 FG395803.1 (AGA)6 AGCAGAACAAGGTGTGTGAAGA ATCTGGTAGGCAGGCAGTAGG 5 

PhyeSSR42 FG552722.1 (AAGGG)5 CATTTCCGGGCCATTACC ATAGACCACCACTCGAAGAGGA 12 
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19 对，二核苷酸重复类型的引物为 8 对，五核苷酸重复类型的引物 1 对，六核苷酸重复类型的引物

14 对，含有可扩增两种以上基序类型的引物 5 对（PhyeSSR4、PhyeSSR16、PhyeSSR17、PhyeSSR28、

PhyeSSR29），且所检测的 EST-SSR 基序长度均大于 18 bp，其中 PhyeSSR2 引物所能扩增出的 SSR

基序长度可达 51 bp。42 对引物共扩增出 327 条带，平均每对引物可扩增出 7.7 条带。说明利用毛

竹 EST 序列开发 EST-SSR 标记是可行的。  

 
图 1  不同竹种的 EST-SSR 扩增结果 

1. 菲白竹；2. 铺地竹；3. 斑竹；4. 雷竹；5. 毛竹；6. 紫竹；7. 大叶箬竹；8. 小叶箬竹；9. 茶秆竹；10. 平安竹；11. 大明竹； 

12. 红秆寒竹。M：DL2000，引物 PhyeSSR1。 

Fig. 1  Amplification of bamboo species with EST-SSR primer from Moso bamboo 

1. Pseudosasa variegata；2. Sasa argenteastriatus；3. Phyllostachys bambusoides；4. Phyllostachys praecox；5. Phyllostachys edulis；6. Pbyllostachys 

nigra；7. Indocalamus latifolius；8. Indocalamus victorialis；9. Pseudosasa amabilis；10. Pseudosasa japonica；11. Pleioblastus graminea； 

12. Chimonobambusa marmorea；M：DL2000 marker，primer PhyeSSR1. 

3  讨论 

竹类植物利用分子标记技术进行遗传多样性、遗传图谱构建等除了采用 RAPD、AFLP 等分子

标记外（娄永峰 等，2010），也有相关 SSR（李淑娴 等，2002）标记的应用研究，但这些 SSR 标

记来源于其水稻微卫星标记，直接来源于竹子 EST-SSR 的标记还未见报道。至 2009 年 6 月，GenBank

数据库中大量毛竹 EST 数据的公布，为利用毛竹 EST 资源开发竹子 EST-SSR 标记提供了前提条件。

进行 SSR 信息分析的工具很多，除了较常用的 MISA 和 SSRIT（http：//pgrc.ipk-gatersleben.de/misa/ 

misa.html 和 http：//www.gramene.org/db/markers/ssrtool）、SSR Hunter 外还有 2009 年最新公布的在

线设计程序 WEBSAT。WEBSAT 进行 SSR 分析和引物设计采用图形交互界面，使用非常简单、快

捷，是一种较为理想的 SSR 分析工具。本试验通过 WEBSAT 对 3 087 条总长 2 777 kb 的毛竹 EST

进行搜索，EST-SSR 出现频率为 13.02%，高于白菜（10.34%）（忻雅 等，2006）、辣椒（10.7%）（李

晶晶 等，2008）和花生（7.8%）（梁炫强 等，2009），但是低于茶树（17.68%）（金基强 等，2006）。 

毛竹 EST-SSR 种类丰富，二至六核苷酸重复类型均存在，但以三核苷酸重复基序检出频率最高

（203 个、49.75%），二核苷酸重复基序次之（176 个、43.14%）。产生此差异的原因，一是物种之

间基因的差异，主要表现为不同物种已公布 EST 数目有所差异；二是由于搜索标准不同造成的。本

研究提高了核苷酸重复次数，尤其是将二核苷酸重复次数从一般重复大于 6 次提高到大于等于 9，

这就造成总体二核苷酸重复数目降低，所占比例也略低于三核苷酸的出现频率。根据已有报道统计，

大多数植物 EST-SSR 主要属二、三核苷酸重复基序类型，但主导重复基序的类型则有所差异。例如，

在小麦（陈军方 等，2005）、棉花（张艳欣 等，2007）、柑橘（江东 等，2006）、百合（杨素丽 等，

2008）中均为三核苷酸重复类型为主，而在核桃（朱艳 等，2009；齐建勋 等，2011）、茶树（王丽

鸳 等，2009）、白桦（王艳敏 等，2008）、猕猴桃（姜春芽 等，2009）、杨树（张新叶 等，2009）、

辣椒（李晶晶 等，2008）中则以二核苷酸重复为主，在白菜（忻雅 等，2006）中两者出现频率相

近。 
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在毛竹二核苷酸 EST-SSR 中，AG 重复基序出现次数最高，占二核苷酸 EST-SSR 的 85.79%，

这与茶树作物（李小白 等，2007；Li et al.，2008；刘媛 等，2008；郑丽珊 等，2008；王金彦 等，

2009）的二核苷酸 EST-SSR 中 AG 重复基序占主导地位一致；而棉花（张艳欣 等，2007）占优势

的二核苷酸重复基序为 AT。在毛竹三核苷酸 EST-SSR 中，以 GAG/CTC 基序最占优势，其次为

CGC/GCG、AGC/TCG 和 AAG/TTC，但与 CGC/GCG 等其它重复基序相比并未占绝对优势。而在

小麦（陈军方 等，2005）中，CCG 重复基序在其三核苷酸 EST-SSR 中均占绝对优势，比例在 50%

以上。这可能是由于不同物种 EST 序列差异造成的。 

本研究中设计了 182 对毛竹 EST-SSR 引物对散生、丛生、混生类的不同竹种 12 个样品进行了

扩增。其中筛选出 42 对引物有扩增产物，39 对引物扩增结果呈现多态性，多态性引物占可扩增引

物的 92%，远高于白菜（46.7%）（忻雅 等，2006）、茶树（76.9%）（金基强 等，2006）的多态性

引物出现的几率。可见，毛竹与白菜、茶树等其他植物相比，具有较高的 EST-SSR 的扩增效率，且

多态性引物的比例很高。本研究中的 42 对多态性引物可用于竹子不同属种间的 SSR 标记研究，并

可以用于种内的 SSR 标记分析，说明通过毛竹 EST 序列开发竹类植物 EST-SSR 标记具有标记种类

丰富、所设计引物通用性好、稳定性高、扩增多态性丰富的优点，可为今后竹类植物分类、遗传作

图、遗传多样性分析、功能基因的发掘与定位等方面的研究奠定良好基础。 
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征 订 

《果树钙素营养与生理》 

本书是针对目前我国果实品质下降和生理病害日趋严重的现实编写的。全书共分六章，比较详细地总结了果树

缺钙症、果实钙素营养水平的调节，Ca2+在树体内的运转与分配规律，钙与花芽分化、花粉萌发和花粉管生长、结

实及发育之间的关系，钙参与果实成熟衰老和抗逆性的调控机制，以及典型缺钙症——苹果苦痘病研究的评述等。

本书由关军锋，[德]索尔编著，科学出版社2005年7月出版，可作为大专院校和科研单位的果树学、植物生理学、植

物营养学等相关专业人员的参考书。定价：52元（含邮费）。 

 

购书者请通过邮局汇款至北京中关村南大街 12 号中国农科院蔬菜花卉所《园艺学报》编辑部，邮编 100081。 


