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黄瓜抗白粉病染色体片段导入系的 SSR 鉴定 
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摘  要：以黄瓜高抗白粉病品种 JIN5-508 为供体亲本，以高感白粉病品种 D8 为轮回亲本，通过多

代回交后自交，并在每个世代结合白粉病抗性进行接种鉴定，获得了 17 个以 D8 为遗传背景但具有抗白

粉病的染色体片段导入系。利用平均分布于黄瓜 7 条染色体上的 324 对 SSR 引物对 17 个导入系 63 个抗

病单株（病情指数 ≤ 10）的染色体导入片段特征进行了鉴定。结果表明：74 对 SSR 引物在亲本间表现

多态性；63 个抗病单株中单片段导入系共 25 株，占 39.68%；导入双片段的共 32 株，占 50.79%；有 3

个供体片段导入的为 4 株，占 6.35%；无片段导入的 2 株，占 3.17%。出现频率较高的导入片段共 4 个，

分别位于 1 号染色体的 23.4 ~ 41.3 cM、3 号染色体的 51.1 ~ 54.0 cM、4 号染色体的 9.3 ~ 11.3 cM 和 6 号

染色体的 1.4 ~ 3.2 cM 处，出现的频率分别为 74.6%、44.4%、25.4%和 7.9%。 
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Analysis of Cucumber Chromosome Segment Introgression Line with 
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Abstract：17 cucumber chromosome segment introgression lines（CSILs）were constructed from a 

cross between the powdery mildew susceptible cultivar（D8）and resistant cultivar（JIN5-508），and 63 

plants with high powdery mildew resistance（disease index ≤ 10）were selected. In this study，324 pairs 

of SSR primers were applied to analysis the polymorphic level between JIN5-508 and D8，and 91 pairs of 

SSR primer which generated polymorphic bands were applied to analysis the distribution，segment size of 

the chromosome segments. The results indicated that 25 CSILs were single segment introgression line，

which accounted for 39.68% of the total CSILs；Most of the CSILs were double segment introgression 

lines，take up to 50.79%；Four CSILs were imported 3 chromosome segments；No donor introgression 

segments were found in 2 lines. 4 donor segments occupied the highest frequency，which located on 

23.4–41.3 cM of chromosome 1，51.1–54.0 cM of chromosome 3，9.3–11.3 cM of chromosome 4 and 

1.4–3.2 cM of chromosome 6，respectively. 

Key words：cucumber；powdery mildew；SSR；CSIL 

 

                     



486                                        园   艺   学   报                                  39 卷 

白粉病是黄瓜生产上危害严重的主要病害之一，尤其以设施栽培条件下危害更为严重。白粉病

菌主要在植株生长中后期侵染黄瓜叶片，导致受害叶片光合作用能力下降，严重时导致整株萎蔫干

枯，常造成 20% ~ 40%的产量损失，已成为黄瓜生产中亟待解决的关键问题（侯锋 等，1999；冯建

明 等，2008；齐晓花 等，2010）。 

染色体片段导入系是利用杂交、回交和分子标记辅助选择构建的覆盖作物整个基因组的一系列

片段代换系，其基因组只有较少来自供体亲本的染色体片段，而其余部分与轮回亲本相同。与传统

方法相比，利用（单）片段代换系进行QTL定位分析只局限在很窄的染色体区段上，消除了遗传背

景变异的干扰，这就从遗传和统计两个方面保证了定位的精确性。到目前为止，番茄、水稻、玉米、

小麦、大麦和油菜（Eshed & Zamir，1995；Howell et al.，1996；Doi et al.，1997；Korff et al.，2004；

Liu et al.，2006；王立秋 等，2007）等作物均已培育出了染色体片段导入系，并进行了抗白粉病QTL

精细定位研究。 

目前对黄瓜抗白粉病基因的QTL定位研究仍基于F2或RIL初级群体（Sakata et al.，2006；刘龙洲 

等，2008；Alfandi et al.，2010），而初级群体除了对QTL的定位精确度不高外，还很难发现微效QTL。

在黄瓜上虽然已有培育染色体片段导入系的报道（李学峰 等，2011；史建磊 等，2011），但均没有

针对某一特异性状进行选择鉴定。 

本研究中利用 SSR 标记对已构建的抗白粉病的黄瓜片段导入系进行鉴定，以期为进一步构建次

级分离群体进行抗白粉病基因精细定位及图位克隆奠定基础。 

1  材料与方法 

1.1  黄瓜白粉病抗性片段导入系构建 

本实验室前期通过田间自然发病鉴定和人工接种白粉病菌鉴定，筛选获得了黄瓜（Cucumis 

sativus L.）高抗白粉病自交系 JIN5-508（长蔓，病情指数 = 0）和易感自交系 D8（短蔓，病情指数 > 

35.0）。 

利用 JIN5-508 与 D8 杂交，以 D8 作为轮回亲本进行连续 12 代回交，而后自交获得抗白粉病片

段导入系。在每个回交世代中，首先在苗期用本实验室获得的与黄瓜矮生性连锁的 SCAR 标记

UBC818-S 对所有植株进行标记辅助选择，淘汰蔓生植株（沈丽平，2009），再对矮生植株接种白粉

病菌，并用本实验室获得的与黄瓜对白粉病抗性连锁的 SCAR 标记进行鉴别（Alfandi et al.，2009），

选择抗病性强且带有抗病 SCAR 标记的单株进入下一代回交及矮生性和抗病性鉴定，由此得到的片

段导入系，其白粉病病情指数显著低于轮回亲本 D8。 

1.2  片段导入系的形态特征鉴定 

JIN5-508 与 D8 除了在白粉病抗性方面存在显著差异外，株高差异也非常显著，其中 JIN5-508

为蔓生，D8 为矮生。因此抗白粉病片段导入系的特征应兼具矮生性和抗白粉病特性。经过连续多代

回交后，各导入系株高与 D8 基本一致，仅在抗白粉病抗性上有差异。本研究的试验材料为 17 个导

入系、JIN5-508 和 D8，于 2011 年 3、4 月分别播种，定植在扬州大学园艺与植物保护学院实验大棚

内。采用完全随机设计的试验方法，在开花期对 17 个导入系共 449 个单株以及原始亲本 JIN5-508

和 D8 进行了株高测量，重复 3 次，每个重复测定 8 株，取平均值进行统计分析和多重比较。 

1.3  片段导入系白粉病抗性鉴定  

对 17 个导入系共 449 个单株以及原始亲本 JIN5-508 和 D8 进行两次白粉病菌病接种，于植株三
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叶一心时进行第一次接种，一周后进行第二次接种，在第二次接种后一周统计病情指数，试验设计

同 1.2。 

病情指数参照张桂华等（2004）的标准进行并略有调整。0 级：无病症；1 级：有少数病斑，病

斑占叶面积的比例少于 1/3；2 级：病斑占叶面积的 1/3 ~ 2/3；3 级：病斑面积超过叶面积的 2/3；

4 级：病斑遍布整张叶片；5 级：病斑遍布整张叶片，黄化严重，叶片枯死。按照下述公式进行病情

指数（DI）计算：DI =∑（发病级别 × 相应发病级别的叶数）/5 × 调查总叶数 × 100。 

选择病情指数低于 10 的单株为高抗白粉病单株，利用 SSR 分子标记进行导入片段的特征鉴定。 

1.4  SSR 引物筛选 

参考黄瓜基因组数据库信息（Huang et al.，2009）进行了 4 次选择。第一次是在 7 条染色体上

平均 10 cM 随机选取一对 SSR 引物，共 85 对。第二次是将引物密度增加到每 5 cM 选取一对 SSR

引物，共选取了 169 对 SSR 引物；同时，针对第一次选取的引物中在亲本间无多态性标记的相同位

点处再选取一对 SSR 引物进行检测，如仍无多态性，则继续按此方法选择 SSR 引物检测，直至该

位点处无引物可选；然后在该位点上下游最近处继续选择 SSR 引物检测，依此类推。最终，每条染

色体平均 2 cM 有一对 SSR 引物入选，共计检测了 321 对 SSR 引物，覆盖率达 85.2%。 

1.4.1  双亲间 SSR 多态性鉴定 

DNA 的提取采用改良的 Roger 法，用 0.8%的琼脂糖凝胶电泳进行检测。将 324 对 SSR 引物在

D8 与 JIN5-508 间进行 PCR 扩增。扩增体系共 25 μL，其中 dNTPs（2.5 mmol · L-1）2.0 μL，DNA

（20 ng · μL-1）0.5 μL，引物（2 μmol · L-1）0.5 μL，rTaq（5U）0.5 μL，10 × PCR Buffer（含有 Mg2+）

2.5 μL，ddH2O 19 μL。 

SSR 的 PCR 反应程序为：94 ℃预变性 5 min；94 ℃变性 1 min；45 ~ 50 ℃退火 45 s；72 ℃延伸

1 min；共 40 个循环；72 ℃延伸 1 min。 

扩增产物在 6%非变性聚丙烯酰胺凝胶上电泳分离，银染检测。能够在两亲本间扩增出差异条

带的引物确定为亲本间多态性 SSR 引物。 

1.4.2  导入抗白粉病片段特征的 SSR 鉴定 

田间接种白粉病菌后，在 17 个导入系共 449 株中，将白粉病病情指数低于 10 的单株确定为高

抗白粉病单株，共 63 株，单株取样并利用在 D8 与 JIN5-508 间表现差异的 SSR 引物进行抗白粉病

片段导入系的鉴定。试验方法同 1.4.1。 

1.5  抗白粉病抗性导入片段在感病株系中的验证 

2011 年 11 月 12 日在温室内播种了 7 个病情指数在 30 以上的近等基因系，共进行两次白粉病

菌接种鉴定，第一次接种于植株三叶一心时进行，一周后进行第二次接种，在第二次接种后一周统

计病情指数。选择了 20 个病情指数大于 30 的感病单株用于验证在抗病单株中特异的标记是否在这

些感病植株中存在，进一步确定抗白粉病导入片段的准确性。 

2  结果与分析 

2.1  片段导入系株高及白粉病病情指数的比较 

由表 1 可以看出：导入系的株高较 JIN5-508 均明显矮化，与矮生亲本 D8 的株高相近或差异不

显著甚至矮于 D8。这表明在与 D8 多次回交的过程中，矮生这一特异性状的遗传背景基本趋于轮回

亲本，片段导入系与 D8 的差异主要在于对白粉病抗性的差异。 
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病情指数的分析结果显示，不同导入系对白粉病抗性存在一定差异，有 64.71%的品系病情指数

低于 D8（5%显著水平），其中 20 号品系的白粉病抗性最好。 

 
表 1  片段导入系株高及白粉病病情指数 

Table 1  Plant height and powdery mildew disease index of cucumber CSILs  

品系 

Strains 

株高/cm  

Height 

病情指数 Powdery 

mildew disease index 

品系 

Strains 

株高/cm  

Height 

病情指数 Powdery 

mildew disease index 

1 36.59 hi 10.23 hi 12 49.80 def 38.02 ab 

2 37.00 ghi 18.93 fg 13 67.99 b 37.61 abc 

3   50.44 cdef 30.76 bcd 14 55.50 cde 29.03 de 

4 49.54 def 12.54 ghi 16 50.13 cdef 22.34 ef 

5 49.68 def 13.35 ghi 17 45.38 fgh 31.42 abcd 

6 58.76 cd 30.24 cde 18 36.00 i 16.34 fgh 

7 45.53 fg 31.74 abcd 20 45.67 fg 8.46 i 

8 54.11 cdef 31.51 abcd JIN5-508 86.38 a 0.00 j 

9 58.34 cd 35.38 abcd D8 48.11 ef 38.52 a 

10 54.79 cde 14.78 fghi    

注：同列不同小写字母表示在 5%水平上差异显著。 

Note：Different lower case letters in the same column indicate significance at level of 5%；Different capital letters in the same column indicate 

significance at level of 1%. 

 

2.2  特异 SSR 引物的筛选 

在 324 对 SSR 引物中共有 74 对 SSR 引物在亲本间呈现多态性，占 22.84%。 

图 1 表示 1 对 SSR 引物在 JIN5-508 和 D8 间的差异 PCR 结果，这一引物在 D8 中只扩增出一条

带，大小在 200 bp 以下，而在 JIN5-508 中扩增获得两条约 210 bp 和 300 bp 大小的条带（箭头所示）。

由于两者的条带数量和条带大小均不同，认为该引物为两亲本的多态性引物。 

 

图 1  特异 SSR 标记在供试双亲中的扩增谱带 

M：DNA 分子量标记；P1：亲本 D8；P2：亲本 JIN5-508。 

Fig. 1  Amplified profile of specific SSR markers in parental lines 

M：DNA marker；P1：D8；P2：JIN5-508. 
 

 

按照此原则，共筛选获得了 74 对多态性 SSR 引物，其在黄瓜 7 条染色体上的分布分别为 10、7、

16、4、4、23 和 10 对，如图 2 所示。 

图 3 表示引物 SSR15755 对 23 个抗病单株及双亲的扩增结果，23 个抗病单株（病情指数依次为：

1.25、8.33、4.29、6.67、1.67、9.09、9.67、2.89、1.26、5.33、8.00、2.86、2.86、4.29、1.82、10.00、
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8.57、5.33、8.57、3.75、8.00、4.62、2.67）皆与抗白粉病亲本 JIN5-508（P2）有特异条带，而 P1

无特异条带，说明 23 个抗病单株成功导入了抗病亲本 JIN5-508 的染色体片段。 

 

 

 

图 2  特异 SSR 标记和导入抗白粉病片段在各染色体上的分布 

■ 导入片段。 

 Fig. 2  Distribution of specific SSR markers and donor fragments on 7 chromosomes of cucumber 

■ Donor fragments. 

 

 

 

图 3  特异 SSR 标记在供试材料中的扩增谱带 

P1：D8；P2：JIN5-508；1 ~ 23：1 ~ 23 号抗病单株。 

Fig. 3  Distribution of specific SSR markers in CSILs 

P1：D8；P2：JIN5-508；1–23：1–23 CSIL. 

 

2.3  白粉病抗性片段导入系的鉴定 

用筛选出的74对在亲本间有差异的SSR引物在入选的63株表型为抗白粉病的单株中进行鉴定，

结果表明：共得到 6 个供体染色体片段，其中 4 个片段出现频率较高，分别位于 1 号染色体的 23.4 ~ 

41.3 cM、3 号染色体的 51.1 ~ 54.0 cM，4 号染色体的 9.3 ~ 11.3 cM 和 6 号染色体 1.4 ~ 3.2 cM 处（图

2），出现的频率分别为 74.6%、44.4%、25.4%和 7.9%。 

在 63 株表型为抗白粉病的单株中，仅有 1 个供体片段即单片段导入的为 25 株，占 39.68%；有

2 个供体片段导入的为 32 株，占 50.79%；有 3 个供体片段导入的为 4 株，占 6.35%；无片段导入的

为 2 株，占 3.17%（表 2）。 

可见，绝大多数表型为抗白粉病的单株都有供体片段导入。 
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表 2  抗白粉病单株的供体导入片段鉴定 

Table 2  Analysis of donor segments in cucumber chromosome segment introgression  

lines with high powdery mildew resistance 

品系 
Strains 

单株 
Resistant 
plant 

病情指数

Disease 
index  

导入片段数 
Number of imported 
donor segments 

品系 
Strains 

单株 
Resistant 
plant 

病情指数 
Disease 
index  

导入片段数 
Number of imported 
donor segments 

1 1 1.25 2 5 32 8.75        1 
 2 8.33  2  33         2.67   1 
 3 4.29  2  34           9.23 1 
 4 6.67       2  35           6.67 1 
 5 1.67       2   36           3.07 1 
 6 9.09       1   37           6.67 1 
 7 9.67       2   38           2.86 1 
 8 2.89       1  10 39           8.00 1 
 9 1.26       1   40           8.75 1 
2 10 5.33       2     41           1.44 0 
 11 8.00       2    42           5.00 1 
 12 2.86       2     43           6.67 0 
 13 2.86       2   14 44           8.00 1 
 14 4.29       1  45 9.33 1 
 15 1.82       1   16 46           7.50 1 
 16 10.00       1 18 47          8.33 1 
4 17 8.57 2  48           6.67 1 
 18 5.33       2 20 49           7.14 1 
 19 8.57       1  50           5.88 2 
 20 3.75       3  51           1.54 2 
 21 8.00       2  52           6.25 2 
 22 4.62       2  53           7.50 2 
 23 2.67       2     54           6.67 2 
 24 2.67       2  55           4.29 2 
 25 1.25       2  56           2.86 1 
 26 2.50       2  57           5.00 2 
 27 5.33  2      58 5.00 3 
 28 3.07       3  59 5.00 2 
 29 8.57       2  60 3.53 2 
 30 2.67       3      61  5.71 2 
 31 3.33       2  62  6.67  1 
     63 2.86 2 

 

2.4  白粉病抗性导入片段在感病株系中的验证 

用筛选出的 74 对 SSR 引物在 20 株感病单株中进行鉴定，结果显示：64 对引物未在感病单株中

检测到，只有 10 对引物出现在感病单株中，占 13.5%，其中，有两个标记分别位于 1 号染色体导入

片段中的 23.4 cM、6 号染色体导入片段中的 3.2 cM 处。因此，今后仍需继续在该标记上下游增加

或设计新的引物以进一步明确片段特征。而另外两个供体导入片段（3 号染色体的 51.1 ~ 54.0 cM 和

4 号染色体的 9.3 ~ 11.3 cM）的区域内在感病单株中未检测到多态性标记，因此，这两个片段可能

与抗白粉病有关。 

3  讨论 

在黄瓜构建片段代换系的研究方面，前人以野生黄瓜品系为供体亲本进行了研究。李学峰等

（2011）利用野生黄瓜品系 PI183967 为供体材料，栽培黄瓜‘新泰密刺’纯系为受体材料，经过 3

次回交和 1 次自交，创制了一套黄瓜片段代换系材料；利用 62 个 SSR 标记共选出 21 份单片段和

10 份双片段代换系材料，得到代换片段 41 个。史建磊等（2011）以栽培黄瓜‘北京截头’为受体

亲本，以携带有多种抗性性状的黄瓜珍稀野生种酸黄瓜为供体亲本，通过多代回交和自交，结合 SSR
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标记辅助选择构建了以‘北京截头’为遗传背景的黄瓜野生种染色体片段导入系，该导入系群体共

携带 38 个供体片段。这两套代换系材料由于回交代数较少导致获得的导入片段数较多，而且这些导

入片段可能与多个性状具有相关性，没有对某一特定性状加以选择，获得的单片段导入系目前也无

法用来进行某一特定基因的精细定位。 

本研究是在前期连续进行 12 代回交而后自交获得抗白粉病片段导入系的基础上，对 17 个抗白

粉病导入系的 63 株表型为抗白粉病的黄瓜单株进行鉴定，25 个高抗白粉病单株为单片段导入系，

抗性相关导入片段共 6 个。SSR 标记的数量会在鉴定结果方面产生一定的误差，为了确保得到更加

准确可靠的结果，尚需继续对现有片段代换系自交并同时增加 SSR 引物进行鉴定，并在候选片段区

域两侧继续增加引物进行分析鉴定，缩短片段的长度，从而进一步确定抗性片段特征。本实验室正

在利用已经获得的片段代换系构建次级分离群体，结合本研究成果并充分利用黄瓜基因组信息

（Huang et al.，2009），精细定位黄瓜抗白粉病基因，为以后黄瓜白粉病抗性基因的图位克隆工作奠

定坚实基础。 
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