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摘  要：介绍了近年来菜薹研究中使用的几种分子标记的基本原理及特点，综述了分子标记技术在

菜薹种质资源多样性分析、指纹图谱构建及杂种纯度鉴定、遗传连锁图谱构建及 QTL 定位分析等方面的

研究进展和所取得的成绩，分析讨论了分子标记技术在菜薹应用研究中的存在的问题及今后的发展方向。  
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Abstract：Molecular marker as a new type of genetic marker has been gradually used in flowering 

Chinese cabbage in recent years. The principles and characteristics were introduced for several molecular 

markers utilized in the study of flowering Chinese cabbage. The progresses and achievements have been 

reviewed on genetic diversity analysis，fingerprinting and identification of hybrids，genetic linkage map 

and QTL detection. The problems presented and the perspectives in the use of molecular markers in 

flowering Chinese cabbage were analyzed and discussed. 
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菜薹（Brassica campestris L. ssp. chinensis var. utilis Tsen et Lee）又称菜心，是华南地区栽培面

积最大、具有优势和标志性的蔬菜种类之一（张华和刘自珠，2010）。优质、抗逆和丰产性状是菜薹

育种的主要目标，尽管利用传统表型评价的方法在菜薹育种方面取得了不少成绩，但由于其大多优

良性状为数量性状遗传，受基因型、环境和基因型互作等因素的影响较大，应用表型作为选择性标

记受到很多限制；此外，现有菜薹遗传资源背景狭窄，种质资源的创新利用研究尚未深入系统地开 
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展，难以满足育种的要求，导致优良品种的选育进展缓慢（张华和刘自珠，2010；李光光 等，2011）。 

DNA 分子标记技术的快速发展为作物的研究和应用领域开辟了新途径，这种标记技术已在水

稻、小麦、大麦及黄瓜、葡萄等作物的种质资源鉴定评价、种缘进化关系、遗传图谱构建、基因定

位、分子标记辅助选择育种、进化及分子生态学研究中得到成功应用（McCouch & Doerge，1995；

徐炎 等，2003；Bai & Shaner，2004；张桂华 等，2004；Fan et al.，2006；Guo et al.，2006；Xia et 

al.，2012）。尽管分子标记技术在菜薹的研究中处于起步阶段，但已在其遗传多样性、种质资源保存

与管理、亲本的合理选择和选配、遗传图谱构建、基因定位与辅助选择育种等研究方面均取得了一

些成绩（王丽 等，2006；孙雪梅 等，2007；谭雪 等，2009；陈兆贵和王愈，2010；孙雪梅 等，

2010；张金艳 等，2010；Shi et al.，2011；史卫东 等，2011）。本文中对分子标记技术在菜薹研究

中的应用现状进行了综述，以期为今后的研究和应用提供参考。 

1  应用于菜薹的分子标记类型及特点 

现阶段应用于菜薹的分子标记主要包括随机扩增的多态性 DNA（random amplified polymorphic 

DNA，RAPD）、简单重复序列区间扩增多态性（inter simple sequence repeats，ISSR）、扩展片段长

度多态性（amplified fragment length polymorphism，AFLP）、相关序列扩增多态性（sequence-related 

amplified polymorphism，SRAP）和微卫星锚定片段长度多态性（microsatellite-anchored fragment length 

polymorphism，MFLP）等几种。 

RAPD 标记技术是以基因组 DNA 为模板，通常以 8 ~ 12 个随机核苷酸序列作为引物，通过 PCR

扩增，每个引物可以产生 3 ~ 10 个不连续 DNA 片段（图 1，a）；一般认为这些产物是由不同的遗传

位点产生的，可用于检测基因组 DNA 序列的多态性。与其他标记相比（表 1），RAPD 技术操作简

便，已大量应用于品种鉴定、遗传图谱的构建及进化关系研究（Kuginuki et al.，1997；徐炎 等，2003；

谭雪 等，2009；Ramchiary & Lim，2011），存在稳定性和重现性较低的不足（Jones et al.，1997）。 

ISSR 是根据基因组内广泛存在的微卫星序列设计单一引物，对两侧具有反向排列的简单重复序

列（SSR）的一段 DNA 序列进行扩增（图 1，b）；用于 ISSR 扩增的引物长度通常为 16 ~ 18 个碱基

序列，包括由 1 ~ 4 个碱基组成的串联重复和几个非重复的锚定碱基组成。ISSR 技术揭示的多态性

比 RAPD 标记相对较高，操作亦较简单，已被广泛应用（Fang et al.，1998；孙雪梅 等，2010；Sarwat，

2012）。但该技术扩增产物的重现性和稳定性类似于或略高于 RAPD（McGregor et al.，2000），且

同样存在分辨率较低的情况，难以将种质材料进行细分（Behera et al.，2008）。 

AFLP 标记技术是运用 2 种限制性核酸内切酶（一个识别位点为 4 个碱基，如 MseⅠ；另一个

识别位点为 6 个或以上碱基，如 EcoRⅠ）切割基因组 DNA，将具 2 种酶切位点的接头连接到切割

DNA 片段末端，通过带接头序列的引物的识别，特异性片段得到扩增，最后通过聚丙烯酰胺凝胶电

泳观察酶切片段的多态性（图 1，c）。该技术可在不了解某物种任何 DNA 信息情况下用于 DNA 多

态性的检测，且多态性丰富，重复性高，稳定性好，是一种较为理想和有效的分子标记（表 1），被

广泛地应用于遗传图谱构建、遗传多样性分析、基因表达调控研究等（Guo et al.，2003；Zhao et al.，

2005；Ramchiary & Lim，2011；Shi et al.，2011）。但操作相对较为复杂，成本较高，通常需要同位

素、荧光或银染观察多态性，且多态性条带较难以转换成操作简单的 PCR 标记（Guo et al.，2003）。 

SRAP 标记针对基因的阅读框、内含子及启动子区域设计引物，其中正向引物长为 17 bp，反向

引物长 18 bp；正向引物中的核心序列为 CCGG，反向引物的核心序列为 AATT（图 1，d）；通过改

变正向与反向引物 3'端 3 个选择性碱基可得到更多的引物组合，采用复性变温法改变 PCR 反应中退

火温度，保证扩增结果的稳定性。该标记技术重现性较好、多态性较丰富（表 1），已在种质资源鉴
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定、种缘进化关系、遗传图谱构建、基因定位、重要性状标记以及比较基因组学方面得到应用（Li & 

Quiros，2001；Sun et al.，2007；刘丽娟 等，2009；乔燕春 等，2011；Ramchiary & Lim，2011）。

但该种技术对引物的长度要求很严格，缺失几个碱基则重复性和稳定性差，多几个碱基则难以辨别

扩增产物，较适合于采用同位素或银染方法检测扩增产物，但对于采用操作简便、环保和较经济的

加尾荧光 PCR 检测技术（白盼 等，2012；何其芳 等，2012）来讲可能存在影响。 

MFLP 标记是利用 AFLP 和 SSR 锚定引物技术的双重原理创立的新技术（图 1，e），其实质是

同时探查限制性内切酶酶切位点和限制性片段内碱基序列、微卫星重复基元的变异，具有 AFLP 标

记技术的多态性丰富和 SSR 标记的共显性等优点，且重复性和稳定性高、特异性强（表 1）。另外， 

MFLP 易于转换成序列特异性的 SSR 或 STS 标记（Yang et al.，2001；Lin et al.，2009）。该标记技

术已广泛应用于植物遗传多样性分析、指纹图谱与品种鉴定、遗传图谱的构建和分子标记辅助育种

等研究和应用领域（曹丽华 等，2008；Lin et al.，2009；Sadeghzadeh et al.，2010；何其芳 等，2012）。 

 
图 1  应用于菜薹的 5 种分子标记技术的基本原理 

Fig. 1  The principle for the techniques of five molecular markers used in flowering Chinese cabbage 

(a)：RAPD；(b)：ISSR；(c)：AFLP；(d)：SRAP；(e)：MFLP. 
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表 1  应用于菜薹的 5 种分子标记技术及主要特点的比较 

Table 1  Comparison of the techniques and main characteristics for 5 molecular markers used in flowering Chinese cabbage 

特点 Characteristics RAPD ISSR AFLP SRAP MFLP 
检测技术 
Detection technique 

随机扩增

Random 
amplification 

特异扩增 Specific 
amplification 

选择性扩增  
Selective  
amplification 

选择性特异扩增 
Selective specific 
amplification 

选择性特异扩增 
Selective specific 
amplification 

技术难度 Technical difficulty 易 Easy 易 Easy 中等 Moderate 易 Easy 中等 Moderate 
DNA 质量和用量 
DNA quality and quantity 

低，少 
Low，less 

低，少 
Low，less 

较高，中等 
Higher，moderate 

低，少 
Low，less 

较高，中等 
Higher，moderate 

费用 Cost 低 Low 低 Low 中 Moderate 低 Low 中 Moderate 
位点数 Numbers of loci 中 Moderate 中 Moderate 多 More 较多 Moderate to more 多 More 
重现性 Reproducibility 低 Low 低 Low，> RAPD 高 High 高 High 高 High 
多态数 Polymorphic number 中 Moderate 较多 Moderate to more 多 More 较多 Moderate to more 多 More 
多态类型 Polymorphic type 显性 

Dominant 
显性为主，共显性少

Dominant，less 
codominant 

显性为主，共显性少

Dominant，less 
codominant 

显性为主，共显性少 
Dominant，less 
codominant 

显性为主，共显性比例高

Dominant，higher ratio of 
codominant 

标记转化 Conversion of marker 难 Difficult 难 Difficult 难 Difficult 难 Difficult 较易 Moderate 
首次报道文献 Reference 
reported for the first time 

Williams et al.，
1990 

Zietkiewicz et al.，
1994 

Vos et al.，1995 Li & Quiros，2001 Yang et al.，2001 

成功应用案例 
Case applied successfully 

Kuginuki et al.，
1997 

Fang et al.，1998 Guo et al.，2003 Sun et al.，2007 Sadeghzadeh et al.，2010

2  菜薹种质资源的遗传多样性与亲缘关系分析 

目前我国对菜薹种质材料的鉴定主要通过农艺和形态表型性状进行，鉴定周期长，误差大，性

状差异小，而难以将种质材料完全区分开（Holden，1984；Bretting & Widrlechner，1995）。运用分

子标记技术对种质资源材料进行分析，可弥补上述不足，评价结果具有较高的个体特异性和环境稳

定性（Bretting & Widrlechner，1995；王黎明 等，2011）。 

目前报道较多的是利用 RAPD 和 ISSR 标记分析菜薹种质的遗传多样性。如在王丽等（2006）

报道建立菜薹 RAPD 技术体系的基础上，谭雪等（2009）利用 RAPD 标记分析了 31 个菜薹品种，

结果表明 15 个 RAPD 引物扩增出 43 个多态性条带；数据分析显示 31 个菜薹品种间的遗传距离在

0.0465 ~ 0.5261 之间，相似系数在 0.5909 ~ 0.9545 之间；依据相似系数进行的聚类分析表明这些菜

薹品种可分为 4 大类，并发现 RAPD 技术对菜薹种质资源进行分类的结果与传统分类方法有一致性

但也存在较大的差异，表明田间分类鉴评受不明确因素影响存在较大的误差。另外，张金艳等（2010）

利用 RAPD 技术分析了空间诱变处理后的菜薹变异株系的变化，发现不同诱变材料的后代在 DNA

水平上与对照存在差异，并归纳得出了突变株系基因发生了点突变或染色体互换、缺失等。菜薹中

的 ISSR 标记体系建立于 2007 年，孙雪梅等（2007）运用该体系分析了菜薹品种的遗传多样性，结

果发现 12 条 ISSR 引物在 27 个菜薹品种中扩增出 103 个扩增产物，其中 68 个具有多态性；利用多

态性分析这些菜薹品种间的遗传距离，发现其遗传多样性低，遗传距离在 0.029 ~ 0.344 之间。进一

步分析得出，ISSR 比 RAPD 更适合于研究菜薹的遗传多样性（孙雪梅 等，2010）。此外，陈兆贵

和王愈（2010）选择 4 个条带清晰的 ISSR 引物对 6 个菜薹品种进行扩增，共检测出多态性条带 22

条，并利用这些多态性对 6 个菜薹品种进行了遗传多样性分析，结果显示品种间的遗传相似性系数

为 0.19 ~ 0.77 之间，表明 ISSR 标记能有效揭示菜薹材料间遗传差异且适用于品种及种子纯度鉴定。 

最早运用 AFLP 标记技术分析菜薹材料的是诸丽婷（2002）的报道，供试的 4 个菜薹品种分别

为‘香港菜心’、‘油青菜心’、‘迟心 29 号’和‘四九菜心’；遗传多样性分析结果表明‘香港菜心’

和‘四九菜心’的遗传相似度较高，‘油青菜心’和‘迟心 29 号’遗传背景差异较小；另外还表明

在芸薹属蔬菜中红菜薹、乌塌菜和菜薹可以归为一组，但红菜薹与乌塌菜的遗传相似性高于菜薹。

2005 年 Zhao 等（2005）利用 AFLP 标记分析了芸薹属蔬菜的遗传多样性，发现 2 个国外的菜薹品
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种与白菜的遗传相似程度较高，8 个国内的菜薹品种与绝大多数白菜，1 个薹菜和 1 个芜菁归为 1

类，表明白菜和菜薹具有密切的亲缘关系。随后多年未见到利用 AFLP 标记在菜薹中开展研究和应

用的报道，直到 2011 年底才见到 Shi 等（2011）利用 AFLP 标记分析 30 个菜薹材料（包括 16 个菜

薹品种和 14 个育种中间材料或品系）的遗传多样性的报道，供试材料的遗传距离为 0.026 ~ 0.275，

遗传相似系数为 0.76 ~ 0.943，表明供试材料间的遗传距离小，遗传相似系数相似程度较高，说明菜

薹材料的遗传背景十分狭窄。这一研究所得的结果与谭雪等（2009）与陈兆贵和王愈（2010）利用

RAPD 和 ISSR 分析所得的结果基本一致，只是遗传距离更小，遗传相似性更高，这或许与试验过

程中大量使用来源于同一杂交组合的菜薹材料相关。另外，该研究指出 AFLP 标记能较好地分辨出

各菜薹品种和品系材料。 

近年来 SRAP 标记已应用于菜薹的研究工作中。乔燕春等（2011）以 30 份菜薹及其近缘种（包

括红菜薹、芥菜等）作为试验材料，利用 SRAP 标记和表型性状进行了多样性研究，结果显示：2

种方法材料间的遗传相似系数和变异系数分别为 0.79 ~ 1.0 和 0.169 ~ 0.584；根据 SRAP 多态性数据

的聚类分析，可较好地将菜薹与其种近缘材料芥菜、红菜薹和增城高脚菜薹分开；但从其遗传相似

性系数来看，所用的材料间遗传背景相似度较高。李桂花等（2012）也利用 SRAP 标记对 5 份紫红

菜薹、2 份白菜薹、1 份增城菜薹和 36 份普通菜薹共计 44 份材料的遗传多样性进行了分析，结果显

示材料间的遗传相似系数为 0.509 ~ 0.9，聚类分析结果显示红菜薹与其他菜薹各归一大类；在其他

菜薹的大类中，有 2 个迟熟菜薹品种与白菜薹合组成一个亚类，推测这 2 个迟熟菜薹品种是从白菜

薹变种形成的菜薹品种；根据 SRAP 多态性的聚类分析与基于表型特征分类结果基本一致，作者提

出 SRAP 标记评价菜薹种质资源的遗传多样性是可行的。 

郭培国等（2011）已建立起菜薹的 MFLP 荧光标记体系，并分析了 47 份来自于不同区域的菜

薹地方品种的遗传多样性，表明菜薹种质材料间的遗传相似系数在 0.75 ~ 0.98 之间，在一定程度上

印证了目前我国菜薹种质资源的匮乏；聚类分析结果表明，菜薹的分类与传统的早熟、中熟和晚熟类

型不尽一致，与依据叶色等表型性状分类也有差异，亦未体现出地域性差异对聚类结果有明显的影响。 

3  品种（系）指纹图谱的构建及杂种纯度鉴定 

随着种子产业的快速发展，存在着一些品种血缘关系相近、形态特征相似的情况。分子标记技

术具有高效、准确判断作物品种或材料间基因组 DNA 上存在多态性的能力，不受环境气候等因素

的影响，能快速准确简便地判断品种间存在的差异，在植物种子或幼苗阶段就可鉴定出品种纯度。

因此，运用分子标记建立作物品种或材料的指纹图谱，在品种特性和纯度评价及鉴定中扮演着越来

越重要的角色。菜薹品种指纹图谱构建和品种鉴定研究工作较少。冒维维等（2010）利用 ISSR 和

SRAP 两种分子标记技术，对两个菜薹材料及其杂种 F1 进行分析，发现有 5 个 ISSR 引物和 3 对 SRAP

引物可以扩增出双亲的特征带，并建立了由 ISSR 和 SRAP 两种标记组成的鉴定该杂交组合的分子

指纹图谱，能够有效地区分双亲及其杂种 F1。在此基础上，将图形指纹图谱转化为数字指纹，可应

用于菜薹种子纯度鉴定及种质材料管理。 

4  遗传图谱构建、QTL 定位与目标性状连锁标记分析 

自 20 世纪 80 年代初 Botstein 等（1980）首次利用 RFLP 标记构建遗传连锁图谱以来，遗传图

谱的构建及 QTL 定位在蔬菜作物中得到了飞速发展。但与其他蔬菜作物如黄瓜、番茄相比，菜薹这

方面的工作落后了许多，直到 2009 年才见到冒维维等（2009a）利用早抽薹品种 CT07 和晚抽薹品
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种 T0601 为亲本构建 F2 分离群体，采用分离群体分组法（bulk segregant analysis，BSA），运用 ISSR

和 SRAP 标记技术分析早抽薹池与晚抽薹池的 DNA 多态性，发现 2 个 ISSR 标记和 2 个 SRAP 标记

与早抽薹性连锁；运用 JoinMap 构建一个具有 4 个标记组成的遗传连锁图，该连锁图长度为 98 cM，

其中一个 SRAP 标记被认为与菜薹早抽薹基因连锁最为紧密，遗传距离为 16.8 cM。与此同时，冒

维维等（2009b）利用 ISSR 标记分析菜薹的雄性不育系‘0601’及保持系，发现 100 个 ISSR 引物

中有 1 个 ISSR 引物在雄性不育系和保持系之间扩增出具有差异的条带；该条带与菜薹的雄性不育

紧密连锁，大小为 462 bp，根据其序列将之转换成稳定的 STS 标记；进一步分析表明该标记很可能

属于核基因组，推测该菜薹雄性不育系‘0601’是细胞核控制的雄性不育。另外，史卫东等（2011）

利用菜薹抗小菜蛾品系 Caixin65 和感小菜蛾品系 Caixin69 的杂交 F2 分离群体，采用 BSA 分析了菜

薹对小菜蛾的抗性遗传；在该研究中，使用了 3 个依据芸薹属其它植物 EST（expressed sequence tag）

序列中存在的重复序列而设计的 SSR 引物组合，在菜薹中扩增出 7 个多态性条带，并以此多态性构

建出 3 个遗传连锁群；3 个连锁图总长为 149.1 cM，其中最大的连锁群 47.2 cM，最小的连锁群为

22.7 cM；7 个标记间最大间距为 37.9 cM，最小为 9.3 cM，平均间距为 24.85 cM。 

5  问题与展望 

5.1  扩大分子标记的使用类型 

SSR 标记具有操作简便、稳定性和重现性好、共显性、序列特异性强的特性，适合于遗传连锁

图谱的构建、QTL 定位、关联分析和分子标记辅助选择育种（McGregor et al.，2000）。但菜薹中还

未见有大量可供研究和应用的 SSR 标记。一般讲来，开发 SSR 标记需检测出简单重复序列及其两

侧的核苷酸序列作为设计 PCR 扩增的引物（Moore et al.，1991）。对于基因组信息研究尚未完成的

物种，开发 SSR 引物的常规途径主要有 2 个：一是构建基因组文库，利用简单重复序列作为探针与

小片段基因组文库进行杂交，之后对阳性克隆进行序列分析，再根据简单重复序列位点两翼的序列

来设计引物；利用该方法已成功地从芸薹属大白菜中开发出 343 个 SSR 标记（Suwabe et al.，2002，

2004）。二是通过筛选已知的 DNA/EST 序列数据库，借助于计算机软件进行引物设计；利用此技

术已在多种作物上开发出了系列 SSR 引物组合，例如根据 182、703 个 ESTs 序列，利用计算机软件

设计了 707 个用于分析大白菜和白菜型油菜的 SSR 引物组合（Ramchiary et al.，2011）。但对于既

无大量 EST 信息又无各染色体基因组文库的菜薹来讲，开发 SSR 标记存在着挑战。Yang 等（2001）

结合 AFLP 和简单重复序列锚定引物双重技术的原理，开发出多态性丰富、重复性和稳定性好且有

20%左右标记为共显性等优点的 MFLP 技术；该技术在运用 MFLP 技术开展遗传分析的同时，还可

开发出具有多态性的 SSR 标记（Yang et al.，2001；Lin et al.，2009），在研究和应用中已成功转换

多个与目标性状密切相关的 SSR 标记，且已应用到分子标记辅助育种工作之中（Lin et al.，2009；

Sadeghzadeh et al.，2010）。郭培国等（2011）建立了菜薹的 MFLP 标记体系，发现其多态性丰富，

稳定性好，并已开展将具多态性片段转换成 SSR 标记的工作。因此，在菜薹研究中可以考虑选用

MFLP 标记。另外，史卫东等（2011）根据芸薹属其他植物的 EST 序列中存在的重复序列设计出 17

对 EST-SSR 引物，发现其中 3 对引物组合在菜薹中扩增出的产物具有较丰富的多态性，并且用于菜

薹材料的基因分型；尽管这 3 对引物扩增出来的产物未见有共显性条带，是否属于 SSR 标记有待进

一步确定；但一些研究表明，芸薹属植物间的 SSR 具有一定的通用性（Suwabe et al.，2002；崔秀

敏 等，2005；Ramchiary et al.，2011）。因此，依据大白菜和油菜等芸薹属植物 EST 或基因组序列

设计的 SSR 引物可考虑用于菜薹。 
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此外，近年来在玉米、水稻等作物上大量使用的 SNP 标记亦未见在菜薹中使用；但一般讲来，

SNP 标记的开发主要是通过比对某物种中两种或多种材料的 EST 或基因组序列的位点差异获得的

（Rostoks et al.，2005），而现阶段菜薹的基因组和 EST 序列信息的研究均未展开；因此，菜薹 SNP

标记的开发与应用研究需考虑作为下一阶段的主要目标。 

5.2  加强种质的分子评价 

尽管分子标记技术已初步应用到菜薹种质材料分析工作中，并得出菜薹的种质材料遗传背景较

狭窄、遗传多样性程度较低的结果；但开展遗传多样性分析的种质材料数量较少，导致目前虽然拥

有大量的种质资源，但存在有效利用率较低的情况。因此评价所有种质资源的遗传多样性并分析其

遗传距离和遗传结构等，有利于挖掘尚未充分估算的种质资源，了解种质资源冗余与遗传狭窄性情

况。此外，在菜薹育种中，由于对产量和其他单个目标性状筛选，选育的新品种越来越多来自于业

已推广的品种，造成一批遗传多样性丰富，但产量或品质或抗逆性较低的种质在育种中被逐步淘汰，

因此需通过对种质资源材料的分子评价，精确筛选不同基因重组产生的稀有基因型，鉴别与发现具

有优良遗传变异的种质材料。在种质资源材料保存管理和使用方面，需考虑开展使用不同类型标记

技术对种质材料进行评价，建立起具有丰富遗传背景的菜薹核心种质资源库，达到用最少的样本最

大限度地代表基础种质的多样性。在此基础上，完善包括地理、表型、基因型信息的种质材料数据

库，为种质的保存、利用和开发做好铺垫。 

5.3  开展菜薹的遗传连锁图谱构建和 QTL 定位 

近年来，随着分子标记的发展，遗传连锁图谱的构建、基因定位已成为作物遗传和分子标记辅

助育种研究和应用的重要部分（Peters et al.，2003）。尽管菜薹的研究在此领域取得了一些成绩，如

初步发现了几个与某些性状连锁的分子标记；但总体讲来，还未见有构建菜薹遗传连锁图谱的报道，

几个定位研究中的分子标记与相关性状的遗传距离较远，且分子标记数量较少，离分子标记辅助育

种的应用还存在一定差距。因此，利用分子标记建立菜薹的遗传连锁图谱，龙其是高密度的遗传连

锁图谱是菜薹研究中的当务之急；同时，亟需对优质、高产和抗逆等相关的重要表型性状开展多年、

多点调查，获得大量表型性状数据；在此基础上对重要表型性状的 QTL/基因进行定位，确定出与

QTL/基因紧密连锁的分子标记，以供育种工作者利用分子标记对相关表型性状进行选择，减少品种

选育工作的强度和时间，增加选择的准确性。同时还需考虑建立菜薹优质、高产、多抗、高效等多

性状同步改良的技术平台，实现高效分子聚合育种，进一步整体提升菜薹育种的选择效率。 
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