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ＳＲＡＰ标记在植物性状标记和遗传图谱
构建中的应用研究进展
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（南通大学 生命科学学院，江苏 南通２２６０１９）

摘要：由于ＳＲＡＰ标记简便、快速、不需预知物种的序列信息，近年来已广泛应用于植物遗传多样
性分析、种质鉴定、遗传连锁图谱构建、基因连锁标记、基因定位、比较基因组学研究及杂种优势预
测等研究。基于此，综述了ＳＲＡＰ分子标记在植物性状标记和遗传连锁图谱构建方面的应用进
展，以便为今后的研究提供相应的理论依据。
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　　相关序列扩增多态性（ｓｅｑｕｅｎｃｅ－ｒｅｌａｔｅｄ　ａｍｐｌｉ－
ｆｉｅｄ　ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，ＳＲＡＰ），是一种以ＰＣＲ技术为
基础的分子标记。由于其简便、快速、不需预知物种
的序列信息［１］，近年来已用于植物遗传多样性分析、
种质鉴定、遗传连锁图谱构建、基因连锁标记、基因
定位、比较基因组学研究及杂种优势预测等领域。
文中简要综述了ＳＲＡＰ标记在植物性状标记和遗
传连锁图谱构建方面的应用进展，以便为其相关研
究提供相应的理论依据。

１　ＳＲＡＰ标记在植物性状标记方面的
应用研究

在植物某一性状的基因控制研究方面，张丽

等［２］选用抗稻瘟病水稻沈农６０６为抗病亲本，以普
感品种丽江新团黑谷为感病亲本配制杂交组合对两

亲本及其Ｆ２ 代单株进行苗期抗病鉴定，结果表明，
抗病亲本的抗性由１对显性核基因控制。张驰等［３］

将黄瓜有毛野生类型 Ｓ０６（ＧｌＧｌ）和无毛突变体
（ｇｌｇｌ）作为亲本，对其后代Ｆ１ 和Ｆ２ 进行分析，结果
表明，黄瓜的有毛无毛性状由１对核基因控制，有毛
性状对无毛性状为显性。
如刘雅辉等［４］以Ｔｈａｔｃｈｅｒ和２３个以Ｔｈａｔｃｈｅｒ

为遗传背景的小麦抗叶锈病近等基因系及 ＴｃＬｒ１９
与Ｔｈａｔｃｈｅｒ杂交的Ｆ２ 为材料，用ＳＲＡＰ标记对小
麦抗叶锈病基因Ｌｒ１９ 进行分析，获得一个与小麦
抗叶锈病基因连锁的、与目的基因的遗传图距为
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２．６ｃＭ 的标记 Ｍ７３。景然等［５］以高抗和高感白粉

病的黄瓜亲本及其杂交后代Ｆ２ 分离群体为材料，从

４３７对ＳＲＡＰ引物中筛选出６２对可在２个亲本抗、

感池间扩增出稳定多态性条带的引物，其中，引物对

Ｍｅ１／Ｅｍ９扩增出的标记（Ｍｅ１／Ｅｍ９－２８４ｂｐ）能与

黄瓜抗白粉病基因连锁，遗传距离为９．８ｃＭ。邓思

立等［６］用黄瓜雌雄异花同株自交系Ｓ５２与两性花自交

系Ｈ３４杂交组合的Ｆ２ 代群体，用ＳＲＡＰ标记对单性

花Ｍ基因进行定位，找到一个与Ｍ 基因间距为１７．８
ｃＭ的ＳＲＡＰ标记 ＭＥ２３ＳＡ４。哈矿武等［７］以甜瓜杂

交组合４Ｇ２１×３Ａ８３２的Ｆ１、Ｆ３ 家系、ＢＣｓ和ＢＣｒ及其

双亲为材料，将甜瓜蔓枯病抗源４Ｇ２１基因（Ｓｂ－ｘ）

定位于甜瓜基因组图谱 ＬＧ１连锁群上，与其两

侧的ＳＲＡＰ标 记 位 点 ｍｅ４５ｅｍ４２－４、ｍｅ４５ｅｍ２－３、

ｍｅ４５ｅｍ２－４、ｍｅ３ｅｍ４２－４和 ｍｅ３ｅｍ４２－３紧密连锁，其

遗传图距分别为２ｃＭ和３ｃＭ。

在将植物的某一个连锁标记进行定位研究方

面，邸青等［８］以大白菜缘枯病抗病材料山西信中籽－
３３９和感病材料山西信中籽－３３２为亲本，构建含

１１１个单株的Ｆ２ 分离群体，用ＳＲＡＰ标记筛选到与

缘枯病抗病基因连锁的标记ＢＭｅ１０ＣＯ１１，遗传图

距为１１．４ｃＭ。张慧等［９］对大白菜隐性细胞核雄性

不育系４５４ＡＢ的恢复基因ＢｒＭｓｆ３ 进行ＳＲＡＰ标
记，构建含３２０个单株的分离群体，筛选ＳＲＡＰ标

记１　１２８个，筛选出与恢复基因连锁的２个标记

ＢＭｅ１０ＳＡ４和 Ｍ５２Ｋ２，与恢复基因的遗传距离分别

为４．３５ｃＭ和７．７４ｃＭ。李坤等［１０］以大白菜感干

烧边品种Ａ６７和抗干烧边品种 Ａ５３配制的１４１个

Ｆ２ 代单株组成的群体为材料，双亲ＤＮＡ构建大白

菜感病池和抗病池，对１０４对ＳＳＲ引物和３２０对

ＳＲＡＰ引物进行筛选，并对与干烧边性状相关的

ＱＴＬ和对应的连锁关系进行分析，获得２个与大白

菜干烧边性状相关的 ＱＴＬ，并获得３个与这２个

ＱＴＬ连锁的标记，其中 Ａ２９－８９０和Ｅ６－４００标记与

其最近ＱＴＬ位点的遗传距离分别为１．５ｃＭ和７．１

ｃＭ。

在获得数量性状的位点及定位研究方面，吉家

敏等［１１］用ＳＳＲ、ＥＳＴ－ＳＳＲ及ＳＲＡＰ标记对木薯群

体进行遗传图谱构建，然后用所建遗传连锁图谱对

群体的淀粉率含量、单株产量、收获指数和干物质率

进行ＱＴＬ分析，共获得４４个 ＱＴＬ位点。张冠英

等［１２］用黄瓜耐弱光品系 Ｍ２２和弱光敏感品系 Ｍ１４
杂交衍生的１５２个Ｆ２ 单株为作图群体，利用２１个

ＳＳＲ多态性标记和１３５个ＳＲＡＰ多态性标记构建

遗传图谱，结合２００８年秋季和２００９年春季弱光胁

迫下１２３株Ｆ２：３家系（Ｆ２ 代单株衍生为Ｆ２：３家系）的

下胚轴性状进行 ＱＴＬ定位，结果在两季共检测到

１５ 个 控 制 下 胚 轴 性 状 的 ＱＴＬｓ，贡 献 率 为

５．５％～１９．８％，分别定位在 ＬＧ１、ＬＧ２、ＬＧ４、ＬＧ６
和ＬＧ７连锁群上。郁有健等［１３］以紫色大白菜ＢＣ１
回交群体的１２０个单株为材料构建大白菜的紫色与

非紫色池，用ＳＲＡＰ标记筛选两池间的多态性，并

对与紫色性状相关的ＱＴＬ和对应的连锁关系进行

分析，结果获得３个与紫色性状相关的ＱＴＬ（ｑｐ－ｃ１－
１、ｑｐ－ｃ１－２和ｑｐ－ｃ１－３），并获得６个与该ＱＴＬｓ连锁

的标记。潘颖等［１４］以野生醋栗番茄和栽培番茄为

材料，结合发芽期大规模盐胁迫筛选方法和 ＡＢ－
ＱＴＬ技术进行耐盐ＱＴＬ定位和转育研究，建立了

含２８０个 ＢＣ３Ｓ１ 单株的高代回交群体，用２６个

ＣＡＰＳ标记、６６个ＳＳＲ标记和３９个ＳＲＡＰ多态性

标记进行耐盐性ＱＴＬ定位。欧承刚等［１５］以高胡萝

卜素自交系Ｐ５０００６和 ＨＣＭ　Ａ．Ｃ．为亲本构建的

Ｆ２ 群体为作图群体，对胡萝卜中α－胡萝卜素、β－胡

萝卜素、总胡萝卜素和番茄红素含量进行 ＱＴＬ定

位，结果显示，α－胡萝卜素、β－胡萝卜素、总胡萝卜素

和番茄红素含量的广义遗传力分别为０．７５、０．５０、

０．３１和０．９３，遗传图谱含９１个ＳＲＡＰ标记，共９个

连锁群，长５０２．９ｃＭ，标记间平均距离为５．５ｃＭ。汪

保华等［１６］用４　１０６对ＳＳＲ引物、３８４对 ＡＦＬＰ引

物、２对 ＲＡＰＤ引物和１对ＳＲＡＰ引物以及来自

８８９１的显性黄花药基因Ｐ１作为标记，对中棉所１２
和８８９１的杂交组合湘杂棉２号进行分析，结果共获

得１４９个多态位点，１３２个位点分布于２６个染色

体／连锁群，覆盖８６５．２０ｃＭ，约占棉花基因组的

１８．５７％，标记间平均距离６．５５ｃＭ 的遗传图谱，并

定位出３４个ＱＴＬｓ。顾慧等［１７］以甘蓝型油菜浙平ｌ
号（抗倒）×０４Ｐｂｌｌ（易倒）Ｆ２ 共１８９株作为作图群

体，获得含２４个ＳＳＲ标记和１３７个ＳＲＡＰ标记的

遗传图谱，共１９个连锁群，长２　１５４．０ｃＭ，标记间

平均距离为１３．５ｃＭ，并获得３个与ＲＰＰＰ（单株抗

压力）相关的ＱＴＬｓ。

在确定数量性状的主效位点研究方面，李爱贤

等［１８］以２４０个高淀粉甘薯品种漯徐薯８号（母本）

和低淀粉甘薯品种郑薯２０（父本）杂交得到的Ｆ１ 分

离单株为材料，以该群体所构建的连锁图谱为基础，

以２００８年和２００９年所测定的淀粉含量为指标分析
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了甘薯淀粉含量的ＱＴＬ，结果检测到１个主效位点，

位于父本郑薯２０的Ｚ３１连锁群上ａ０２ｂ４０．０２ｄｓ和

ａ０８ｂ３７．０３ｆｓ标记之间。

２　ＳＲＡＰ标记在植物遗传连锁图谱构
建方面的应用研究

张丽等［１９］用超级稻品种沈农０６和普通粳稻丽
江新团黑谷为亲本杂交获得的１０２份Ｆ２ 单株，通过
标记分析构建含１４个连锁群、由１２９个多态性位点
组成的水稻ＳＲＡＰ遗传图谱，长１　６７１．５ｃＭ，平均
遗传距离为１３．０ｃＭ。唐茜等［２０］用随机选择的４６
个甘薯高淀粉品种 ＢＢ３－２６与低淀粉品种潮薯

１号杂交的Ｆ１ 代单株构成作图群体，构建含４０个

ＳＲＡＰ标记、１９个连锁群（母本７个连锁群，父本１２
个连锁群）的遗传图谱，长５３５．１ｃＭ，标记间平均图
距为１３．３７ｃＭ，含１个淀粉含量的 ＱＴＬ。李爱贤
等［２１］以２４０个高淀粉甘薯品种漯徐薯８号为母本、

低淀粉甘薯品种郑薯２０为父本杂交得到的Ｆ１ 分离
单株为作图群体，构建了２个亲本的ＳＲＡＰ连锁图
谱，其中漯徐薯８号的图谱含由４７３个ＳＲＡＰ标记
组成的８１个连锁群，长５　８０２．４６ｃＭ，标记间平均
图距为 １０．１６ｃＭ；郑薯 ２０ 的图谱含由 ３２８ 个

ＳＲＡＰ标记组成的６６个连锁群，长３　９６７．９０ｃＭ，标
记间平均遗传距离为１２．０２ｃＭ。

李坤等［２２］用ＳＲＡＰ和ＳＳＲ标记对黄瓜种子高
含油量品系 Ｍａ７与低含油量品系 Ｍ６杂交组合的

Ｆ２ 群体进行检测，获得１０２个分子标记，构建含７
个连锁群的遗传图谱，该图谱总长７６４ｃＭ，标记间
平均长度７．４９ｃＭ。程志学等［２３］以节瓜全雌系

Ｋ３６及弱雌系Ｇ４组配得到的１１５个Ｆ２ 单株为群
体，用ＡＦＬＰ、ＲＡＰＤ和ＳＲＡＰ标记构建节瓜的遗传
图谱，并定位始雌花节位性状基因，该图谱含１３个
连锁群，共９３个ＡＦＬＰ标记、１６个ＲＡＰＤ标记、３５
个ＳＲＡＰ标记，长１　６５１．９ｃＭ，标记间平均图距为

１１．４７ｃＭ；并检测到３个控制始雌花节位的 ＱＴＬ
位点。屈淑平等［２４］以大白菜高抗 ＴｕＭＶ－Ｃ３株系
的自交系Ａ５２－２和感病自交系Ｐ９８０５杂交的Ｆ２ 代

２０２个单株，构建含９５个ＳＲＡＰ标记的大白菜遗传
图谱，长１　１５１．１ｃＭ，平均距离为１２．１ｃＭ。耿建峰
等［２５］用ＳＲＡＰ、ＳＳＲ、ＲＡＰＤ和ＩＳＳＲ标记构建不结
球白菜的遗传图谱，长１　１１６．９ｃＭ，含１４个连锁
群、１８６个多态性分子标记，其中包括１１４个ＳＲＡＰ
标记、３３个ＳＳＲ标记、２４个ＲＡＰＤ标记和１５个ＩＳ－
ＳＲ标记，每条连锁群上的标记数为 ４～２７，长

３０．３～１６５．８ｃＭ，平均图距为３．４～１１．１ｃＭ。原玉
香等［２６］以大白菜晚抽薹ＤＨ 系 Ｙ１７７－１２和早抽薹

ＤＨ系 Ｙ１９５－９３为亲本建立的１８３个 ＤＨ 系为作
图群体，用 ＳＲＡＰ、ＳＳＲ、ＡＦＬＰ、ＳＴＳ、ＥＳＴＰ 和

ＣＡＰＳ等多种分子标记和形态标记构建含１０个连
锁群、２３３个标记（包括１４５个ＳＲＡＰ标记、６２个

ＳＳＲ标记、１２个 ＡＦＬＰ标记、６个ＳＴＳ标记、４个

ＥＳＴＰ标记、３个形态标记和１个ＣＡＰＳ标记）的大
白菜遗传图谱。单晓政等［２７］以不结球白菜常州乌
塌菜和二青杂交产生的１８１株Ｆ２ 代分离材料为作
图群体，用ＩＳＳＲ、ＲＡＰＤ、ＳＳＲ及ＳＲＡＰ等标记构建
不结球白菜遗传图谱，该图谱含１１个连锁群，共

１３９个标记（４个ＩＳＳＲ标记、１９个 ＲＡＰＤ标记、２２
个ＳＳＲ标记和９４个ＳＲＡＰ标记），每条连锁群上的
标记数为４～３３，连锁群长度为６１～１６４ｃＭ，覆盖
基因组９５０ｃＭ，总平均图距为６．８ｃＭ。徐莹莹
等［２８］以大白菜高抗软腐病的自交系 Ａ３２－２和感病
自交系Ａ１９－２进行杂交的Ｆ２ 代２２５个单株为作图
群体，用ＳＲＡＰ标记构建含１０个连锁群、１０３个标
记、长１　２２３．６ｃＭ 的大白菜遗传图谱，其中含

４个抗软腐病的ＱＴＬ位点。房超等［２９］以茄子２５５－
４－４与巴－３杂交产生的１１８个Ｆ２ 单株为作图群体，

用２４个ＳＲＡＰ标记位点构建含４个连锁群、长

３８１．３ｃＭ、各标记位点间遗传距离为１９．１ｃＭ的茄
子遗传图谱。

金梦阳等［３０］用 ＡＦＬＰ、ＳＲＡＰ、ＳＳＲ和 ＴＲＡＰ标
记以黄籽ＧＨ０６为母本、黑籽Ｐ１７４为父本杂交得到
的Ｆ６ 重组自交系１８８个株系为作图群体，构建含２０
个连锁群、３００个标记位点的甘蓝型油菜遗传图谱
（ＬＯＤ≥３．０），共２０２个ＳＲＡＰ标记、６５个ＳＳＲ标记、

２３ 个 ＡＦＬＰ 标 记 和 １０ 个 ＴＲＡＰ 标 记，总 长

１　２７３．７ｃＭ，标记间平均距离为４．２５ｃＭ，连锁群上的
标记数为４～５６，长３７．１～１０９．２ｃＭ，群内平均图距
为１．８０～１４．２０ｃＭ。易斌等［３１］通过ＱＴＬ作图，分析
了产量及相关性状的数量性状位点，以甘蓝型油菜中
油８２１和保６０４的Ｆ１ 代小孢子培养获得的ＤＨ系为
作图群体构建共２０个连锁群、含２５１个分子标记（２
个ＲＦＬＰ标记、７２个ＲＡＰＤ标记、９１个ＳＳＲ标记和

８６个ＳＲＡＰ标记）的遗传图谱，平均图距为６．９６ｃＭ，

长１　７４６．５ｃＭ。金梦阳等［３０］用ＡＦＬＰＳ、ＲＡＰ、ＳＳＲ和

ＴＲＡＰ标记以黄籽亲本ＧＨ０６和黑籽亲本Ｐ１７４杂交
得到的Ｆ２ 家系的１８８个株系为作图群体构建含１９
个连锁群、３００个标记位点、长１　２４８．５ｃＭ的遗传图
谱。蔡长春等［３２］用ＳＳＲ、ＳＲＡＰ及ＡＦＬＰ标记，以由
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２个春性甘蓝型油菜双低品种ＤＨ４０１（早花）和 Ｑ２
（迟花）的Ｆ１ 植株通过小孢子培养所获得的ＤＨ群体
为作图群体，构建遗传图谱，并对开花期性状进行

ＱＴＬ分析，在亲本间共检测到２６３个多态性标记（８８
个ＳＳＲ标记、１０１个ＳＲＡＰ标记及７４个 ＡＦＬＰ标
记），长１　６３４．７ｃＭ，标记间平均图距为６．６ｃＭ，标记
偏分离比例达２７．４％。李媛媛等［３３］用ＡＦＬＰ、ＳＳＲ和

ＳＲＡＰ标记，以甘蓝型油菜自交不亲和系ＳＩ－１３００及
其恢复系Ｅａｇｌｅ组配得到的１８４个Ｆ２ 单株为群体构
建的遗传图谱，共２１个连锁群，含１３７个ＳＲＡＰ标
记、１４３个ＳＳＲ标记和１１８个ＡＦＬＰ标记，长１　９４９．８
ｃＭ，标记间平均图距为４．９ｃＭ。王峰等［３４］以常规品
系０４－１１３９与高产多角果品系０５－１０５４构建的Ｆ２ 代
群体为作图群体构建ＳＳＲ和ＳＲＡＰ遗传图谱，含２００
个标记，共１９个连锁群，长１　７００．２３ｃＭ，标记间平均
图距为８．５０ｃＭ，并用复合区间作图法对单株产量构
成因素（单株有效角果数、每果粒数和千粒重）进行

ＱＴＬ分析，检测到１２个ＱＴＬ。王强等［３５］以杂交组
合（豫花４号×郑８９０３）的Ｆ２ 群体为材料，构建含

２２３个标记位点、２２个连锁群、长２　１２９．４ｃＭ的花生
栽培种的ＳＲＡＰ遗传图谱。

陈美霞等［３６］以半野生种Ｇａ４２（源自加纳）和栽
培种阿联红麻（源自埃及）杂交产生的２０３株Ｆ２ 代
分离群体作为作图群体，用ＳＲＡＰ和ＩＳＳＲ标记构
建长１　３３６．６ｃＭ、标记平均间距为１７．８２ｃＭ 的红
麻遗传图谱。高丽霞等［３７］用拟测交作图，用白姜
花×圆瓣姜花的Ｆ１ 群体８７个单株分别构建父母本
的ＳＲＡＰ连锁图谱，其中４１４对引物中９２对引物可
检测到拟测交位点，在检测到的３９８个拟测交位点
中，２３７个来自于父本圆瓣姜花，１６１个来自于母本；

经χ
２ 测验及连锁分析，父本中２０３个标记进入２３
个连锁群，长１　３８６．８ｃＭ，母本中１３９个标记进入

１８个连锁群，长９１７．１ｃＭ。赵玉辉等［３８］以荔枝特
迟熟品种马贵荔为母本，特早熟品种焦核三月红为
父本杂交获得Ｆ１ 群体，利用该群体的７６个单株为
作图群体连同 ２ 个亲本进行 ＲＡＰＤ、ＳＲＡＰ 和

ＡＦＬＰ标记分析，分别构建马贵荔和焦核三月红的
遗传图谱，其中马贵荔的遗传图谱共２０个连锁群，

含２３８个标记位点，长１　０９６．５９ｃＭ，位点间平均间
距为４．６１ｃＭ，焦核三月红的遗传图谱共１９个连锁
群，含２３９个标记位点，长８８１．３６ｃＭ，位点间平均
间距为３．６９ｃＭ。郭印山等［３９］以龙眼特优质品种
凤梨朵为母本，大果型主栽品种大乌圆为父本，杂交
创建了凤梨朵×大乌圆Ｆ１ 群体，从该杂种群体中随

机选用９４个单株作为作图群体，连同２个亲本品种
进行ＲＡＰＤ、ＩＳＳＲ、ＳＲＡＰ和ＡＦＬＰ分析，并构建凤
梨朵和大乌圆的遗传图谱，其中凤梨朵的遗传图谱
含２１个连锁群，共１８３个标记位点，长９６５．１ｃＭ，

位点间平均间距为５．８４ｃＭ，大乌圆的遗传图谱含

２２个连锁群，共２５１个标记位点，长１　０６４．８ｃＭ，位
点间平均间距为４．６５ｃＭ。陈迪文等［４０］用白肋烟
抗黑胫病品种Ｂ３７（Ｂｕｒｌｅｙ３７）和感黑胫病品种１３６７
（Ｂｕｒｌｅｙ６７）杂交，Ｆ１ 以花药培养技术培养获得的８７
个株系为作图群体，用ＡＦＬＰ和ＳＲＡＰ标记在群体
中获得１３５个多态性标记，构建含２３个连锁群、共

９９个标记、长９１５．７ｃＭ、标记间平均间距为９．２ｃＭ
的白肋烟遗传图谱。蔡长春等［４１］用ＤＨ 群体采用

ＡＦＬＰ和 ＳＲＡＰ 标记构 建 含 ２２ 个 连 锁 群、长

１　９５３．６ｃＭ的白肋烟遗传图谱。马红勃等［４２］用烤
烟品种台烟７号与白肋烟品种白肋２１杂交构建含

１８７个单株的Ｆ２ 遗传作图群体，用所筛选的６８个

ＳＲＡＰ和ＩＳＳＲ多态性引物对Ｆ２ 作图群体进行分
析，构建含２６个连锁群、共１１２个标记（９２个ＳＲＡＰ
标记和 ２０ 个ＩＳＳＲ 标记）的烟草遗传图谱，长

１　５６０．２ｃＭ，平均间距为１８．１ｃＭ。刘伟等［４３］以桃
野生近缘种红根甘肃桃与贝蕾杂交的ＢＣ１ 代１９０
株后代为试材构建红根甘肃桃的ＳＲＡＰ连锁图谱，

该图谱共８个连锁群，含１０３个标记（１０２个ＳＲＡＰ
标记及１个抗南方根结线虫标记），长９９４．２ｃＭ，连
锁群平均长为 １２４．３ｃＭ，标记间平均间距为

９．６ｃＭ。沈志军等［４４］以油桃和油蟠桃组合霞光×ＮＦ
杂交群体１１５个单株为材料，构建含８个连锁群、长

１　２３２．７ｃＭ、位点间的平均间距为９．３４ｃＭ 的油蟠
桃组合遗传图谱，含２２个ＳＳＲ标记、１０８个ＳＲＡＰ
标记及扁平果形和非酸２个位点。刘恩英等［４５］以
簸箕柳×绵毛柳Ｆ１ 代为作图群体构建１份柳树遗
传连锁框架图，该图谱含１１７个标记（５６个ＳＳＲ，

５４个ＳＲＡＰ，５个ＳＣＡＲ 和２个性别标记），总长

１　６３１．４ｃＭ，标记间平均图距为１４．１ｃＭ，估算柳树基
因组长２　２６１．３９ｃＭ，总的图谱覆盖率为７２．１４％。

３　存在问题及前景展望

由于ＳＲＡＰ标记通过设计特殊的引物对开放
阅读框架进行扩增，提高了扩增结果与表型的相关
性，同时具有简便、快速、不需预知物种的序列信息
等优点，所以ＳＲＡＰ标记在植物应用中具有很大的
潜力［４６－４７］，这为植物的性状标记和遗传图谱构建提
供了很好的工具。然而，ＳＲＡＰ标记目前主要应用
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于农作物，其他植物种类应用较少，特别是野生植物
资源类应用不多，所以，应加大这方面的相关研究，

如加大对相关植物基因和性状的标记及基因图谱的

构建，从而培育出更多高产、抗逆的新品种。再者，

很多研究进行性状标记和图谱构建时所用群体数量

较少，尤其是进行遗传图谱构建，并不能构建覆盖度
较广的遗传图谱。另外，不同种类的分子标记对植
物的遗传分析能力有一定的差异，所以，应加强多种
分子标记的联合分析，从而更好地对植物遗传性状
进行标记以及对遗传图谱进行构建。

参考文献：

［１］　Ｌｉ　Ｇ，Ｑｕｉｒｏｓ　Ｃ　Ｆ．Ｓｅｑｕｅｎｃｅ－ｒｅｌａｔｅｄ　ａｍｐｌｉｆｉｅｄ　ｐｏｌｙｍｏｒ－

ｐｈｉｓｍ（ＳＲＡＰ），ａ　ｎｅｗｍａｒｋｅｒ　ｓｙｓｔｅｍ　ｂａｓｅｄ　ｏｎ　ａ　ｓｉｍｐｌｅ

ＰＣＲ　ｒｅａｃｔｉｏｎ：ｉｔｓ　ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ　ｔｏ　ｍａｐｐｉｎｇ　ａｎｄ　ｇｅｎｅ　ｔａｇ－

ｇｉｎｇ　ｉｎ　Ｂｒａｓｓｉｃａ［Ｊ］．Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ　ａｎｄ　Ａｐｐｌｉｅｄ　Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，

２００１，１０３（２－３）：４５５－４６１．
［２］　张丽，姜树坤，张喜娟，等．水稻沈农６０６抗稻瘟病基因

遗传分析及ＳＲＡＰ标记筛选［Ｊ］．分子植物育种，２００７，

５（１）：６４－６８．
［３］　张驰，关媛，何欢乐，等．利用ＳＲＡＰ分子标记对黄瓜

Ｇｌ基因的初步定位分析［Ｊ］．上海交通大学学报：农业

科学版，２００９，２７（４）：３８０－３８３．
［４］　刘雅辉，闫红飞，杨文香，等．小麦抗叶锈病基因Ｌｒ１９
的ＳＲＡＰ标记［Ｊ］．华北农学报，２００７，２２（４）：１９３－１９６．

［５］　景然，陈新娟，朱育强，等．黄瓜白粉病抗性序列相关扩

增多态性的分子标记研究［Ｊ］．浙江大学学报：农业与

生命科学版，２０１１，３７（４）：３８７－３９２．
［６］　邓思立，潘俊松，何欢乐，等．黄瓜 Ｍ 基因连锁的

ＳＲＡＰ分子标记［Ｊ］．上海交通大学学报：农业科学版：

２００６，２４（３）：２４０－２４４．
［７］　哈矿武，张慧玲，柳剑丽，等．甜瓜高代自交系４Ｇ２１抗

蔓枯病基因的分子定位［Ｊ］．园艺学报，２０１０，３７（７）：

１０７９－１０８４．
［８］　邸青，张淑江，章时蕃，等．大白菜缘枯病抗性基因的

ＳＲＡＰ标记筛选［Ｊ］．中国蔬菜，２０１０，１６（４）：２１－２５．
［９］　张慧，张淑江，李菲，等．大白菜隐性细胞核雄性不育恢

复基因ＢｒＭｓｆ３的标记［Ｊ］．中国蔬菜，２０１１，１７（４）：１３－

１６．
［１０］　李坤，史庆馨，张耀伟．与大白菜干烧边性状相关的

ＳＳＲ和ＳＲＡＰ标记分析［Ｊ］．中国瓜菜，２０１０，２３（４）：

６－１１．
［１１］　吉家敏，夏志强，邹枚伶，等．木薯群体重要农艺性状

遗传连锁图谱和ＱＴＬ分析［Ｊ］．现代农业科学，２００９，

１６（５）：２６－３０．
［１２］　张冠英，司龙亭，李丹丹．弱光胁迫下黄瓜幼苗下胚轴

性状ＱＴＬ分析［Ｊ］．园艺学报，２０１１，３８（２）：２９５－３０２．

［１３］　郁有健，张耀伟，张德双．大白菜紫色性状的ＳＲＡＰ连

锁标记的筛选［Ｊ］．分子植物育种，２００９，７（３）：５７３－

５７８．
［１４］　潘颖，王孝宣，杜永臣，等．利用高代回交群体定位野

生醋栗番茄发芽期耐盐 ＱＴＬ［Ｊ］．园艺学报，２０１０，３７
（１）：３９－４６．

［１５］　欧承刚，邓波涛，鲍生有，等．胡萝卜（Ｄａｕｃｕｓ　ｃａｒｏｔａ

Ｌ．）中主要胡萝卜素和番茄红素含量的 ＱＴＬ分析

［Ｊ］．遗传，２０１０，３２（１２）：１２９０－１２９５．
［１６］　Ｗａｎｇ　Ｂａｏｈｕａ，Ｇｕｏ　Ｗａｎｇｚｈｅｎ，Ｚｈｕ　Ｘｉｅｆｅｉ，ｅｔ　ａｌ．ＱＴＬ

ｍａｐｐｉｎｇ　ｏｆ　ｙｉｅｌｄ　ａｎｄ　ｙｉｅｌｄ　ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ　ｆｏｒ　Ｅｌｉｔｅ　Ｈｙ－

ｂｒｉｄ　Ｄｅｒｉｖｅｄ－ＲＩＬｓ　ｉｎ　ｕｐｌａｎｄ　ｃｏｔｔｏｎ［Ｊ］．遗传学报，

２００７，３４（１）：３５－４５．
［１７］　顾慧，戚存扣．甘蓝型油菜（Ｂｒａｓｓｉｃａ　ｎａｐｕｓ　Ｌ．）抗倒

伏性状的ＱＴＬ分析［Ｊ］．江苏农业学报，２００９，２５（３）：

４８４－４８９．
［１８］　李爱贤，刘庆昌，王庆美，等．甘薯淀粉含量的ＱＴＬ定

位［Ｊ］．分子植物育种，２０１０，８（３）：５１６－５２０．
［１９］　张丽，姜树坤，张喜娟，等．粳稻ＳＲＡＰ分子标记遗传

群的构建与分析［Ｊ］．植物生理学通讯，２００７，４３（３）：

４４３－４４７．
［２０］　唐茜，何凤发，王季春，等．甘薯ＳＲＡＰ遗传图谱构建

及淀粉含量ＱＴＬ初步定位［Ｊ］．西南大学学报：自然

科学版，２０１０，３２（６）：４０－４５．
［２１］　李爱贤，刘庆昌，王庆美，等．利用ＳＲＡＰ标记构建甘

薯分子连锁图谱［Ｊ］．作物学报，２０１０，３６（８）：１２８６－

１２９５．
［２２］　李坤，司龙亭，张克岩，等．黄瓜（Ｃｕｃｕｍｉｓ　ｓａｔｉｖｕｓ　Ｌ．）

种子含油量性状的ＱＴＬ定位与分析［Ｊ］．分子植物育

种，２０１１，９（２）：１９８－２０３．
［２３］　程志学，陈清华，彭庆务，等．节瓜分子遗传图谱的构

建与始雌花节位性状定位［Ｊ］．中国农业科学，２０１０，

４３（７）：１５０８－１５１５．
［２４］　屈淑平，张彤，张俊华，等．大白菜抗 ＴｕＭＶ－Ｃ３的

ＱＴＬ分析［Ｊ］．东北农业大学学报，２００９，４０（１１）：３３－

３７．
［２５］　耿建峰，侯喜林，张晓伟，等．利用ＤＨ群体构建不结

球白菜遗传连锁图谱［Ｊ］．南京农业大学学报，２００７，

３０（２）：２３－２８．
［２６］　原玉香，张晓伟，孙日飞，等．大白菜遗传图谱的构建

及与染色体关联分析［Ｊ］．华北农学报，２０１０，２５（３）：

８０－８６．
［２７］　单晓政，李英，高素燕，等．不结球白菜分子遗传图谱

的构建及分析［Ｊ］．西北植物学报，２００９，２９（６）：１１１６－

１１２１．
［２８］　徐莹莹，崔崇士，屈淑平．大白菜抗软腐病性状的

ＳＲＡＰ标记分析［Ｊ］．东北农业大学学报，２０１０，４１

（６）：３６－４０． （下转第２１页）

５　第９期 王从彦：ＳＲＡＰ标记在植物性状标记和遗传图谱构建中的应用研究进展



ｓｔａｔｕｓ　ａｎｄ　ｂｏｄｙ　ｆａｔｎｅｓｓ　ｏｎ　ｐｌａｓｍａ　ｌｅｐｔｉｎ　ｃｏｎｃｅｎｔｒａ－

ｔｉｏｎ　ａｓｓｅｓｓｅｄ　ｂｙ　ａ　ｓｐｅｃｉｆｉｃ　ＲＩＡ　ｉｎ　ｓｈｅｅｐ［Ｊ］．Ｅｎｄｏｃｒｉ－

ｎｏｌ，２０００，１６５（２）：５１９－５２６．
［１５］　Ｍｏｒｒｉｓｏｎ　Ｃ　Ｄ，Ｄａｎｉｅｌ　Ｊ　Ａ，Ｈｏｌｍｂｅｒｇ　Ｂ　Ｊ，ｅｔ　ａｌ．Ｃｅｎｔｒａｌ

ｉｎｆｕｓｉｏｎ　ｏｆ　ｌｅｐｔｉｎ　ｉｎｔｏ　ｗｅｌｌ－ｆｅｄ　ａｎｄ　ｕｎｄｅ－ｒｎｏｕｒｉｓｈｅｄ　ｅｗｅ

ｌａｍｂｓ：ｅｆｆｅｃｔｓ　ｏｎ　ｆｅｅｄ　ｉｎｔａｋｅ　ａｎｄ　ｓｅｒｕｍ　ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ　ｏｆ

ｇｒｏｗｔｈ　ｈｏｒｍｏｎｅ　ａｎｄ　ｌｕｔｅｉｎｉｚｉｎｇ　ｈｏｒｍｏｎｅ［Ｊ］．Ｅｎｄｏｃｒｉｎｏｌ，

２００１，１６８（２）：３１７－３２４．
［１６］　Ａｍｓｔａｌｄｅｎ　Ｍ，Ｇａｒｃｉａ　Ｍ　Ｒ，Ｓｔａｎｋｏ　Ｒ　Ｌ，ｅｔ　ａｌ．Ｃｅｎｔｒａｌ

ｉｎｆｕｓｉｏｎ　ｏｆ　ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔ　ｏｖｉｎｅ　ｌｅｐｔｉｎ　ｎｏｒｍａｌｉｚｅｓ　ｐｌａｓ－

ｍａ　ｉｎｓｕｌｉｎ　ａｎｄ　ｓｔｉｍｕｌａｔｅｓ　ａ　ｎｏｖｅｌ　ｈｙｐｅｒｓｅｃｒｅｔｉｏｎ　ｏｆ

ｌｕｔｅｉｎｉｚｉｎｇ　ｈｏｒｍｏｎｅ　ａｆｔｅｒ　ｓｈｏｒｔ－ｔｅｒｍ　ｆａｓｔｉｎｇ　ｉｎ　ｍａｔｕｒｅ

ｂｅｅｆ　ｃｏｗｓ［Ｊ］．Ｂｉｏｌ　Ｒｅｐｒｏｄ，２００２，６６（５）：１５５５－１５６１．

［１７］　Ｌｉｅｆｅｒｓ　Ｓ　Ｃ，Ｖｅｅｒｋａｍｐ　Ｒ　Ｆ，ｔｅ　Ｐａｓ　Ｍ　Ｆ　Ｗ，ｅｔ　ａｌ．Ｌｅｐ－

ｔｉｎ　ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ　ｉｎ　ｒｅｌａｔｉｏｎ　ｔｏ　ｅｎｅｒｇｙ　ｂａｌａｎｃｅ，ｍｉｌｋ

ｙｉｅｌｄ，ｉｎｔａｋｅ，ｌｉｖｅ　ｗｅｉｇｈｔ，ａｎｄ　ｅｓｔｒｕｓ　ｉｎ　ｄａｉｒｙ　ｃｏｗｓ［Ｊ］．

Ｄａｉｒｙ　Ｓｃｉ，２００３，８６（３）：７９９－８０７．

［１８］　Ｂｌｏｃｋ　Ｓ　Ｓ，Ｂｕｔｌｅｒ　Ｗ　Ｒ，Ｅｈｒｈａｒｄｔ　Ｒ　Ａ，ｅｔ　ａｌ．Ｄｅｃｒｅａｓｅｄ

ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ　ｏｆ　ｐｌａｓｍａ　ｌｅｐｔｉｎ　ｉｎ　ｐｅｒｉｐａｒｔｕｒｉｅｎｔ　ｄａｉｒｙ

ｃｏｗｓ　ｉｓ　ｃａｕｓｅｄ　ｂｙ　ｎｅｇａｔｉｖｅ　ｅｎｅｒｇｙ　ｂａｌａｎｃｅ［Ｊ］．Ｅｎｄｏ－

ｃｒｉｎｏｌ，２００１，１７１（２）：３３９－３４８．

［１９］　Ｌｅｕｒｙ　Ｂ　Ｊ，Ｂａｕｍｇａｒｄ　Ｌ　Ｈ，Ｂｌｏｃｋ　Ｓ　Ｓ，ｅｔ　ａｌ．Ｅｆｆｅｃｔ　ｏｆ

ｉｎｓｕｌｉｎ　ａｎｄ　ｇｒｏｗｔｈ　ｈｏｒｍｏｎｅ　ｏｎ　ｐｌａｓｍａ　ｌｅｐｔｉｎ　ｉｎ　ｔｈｅ

ｐｅｒｉｐａｒｔｕｒｉｅｎｔ　ｄａｉｒｙ　ｃｏｗ［Ｊ］．Ａｍ　Ｊ　Ｐｈｙｓｉｏｌ　Ｒｅｇｕｌ　Ｉｎｔｅ－

ｇｒ　Ｃｏｍｐ　Ｐｈｙｓｉｏｌ，２００３，２４：

櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍

２４．

（上接第５页）
［２９］　房超，杨志荣，刘独臣，等．应用ＳＲＡＰ分子标记构建

茄子遗传图谱初探［Ｊ］．西南农业学报，２０１０，２３（５）：

１５９１－１５９４．
［３０］　金梦阳，刘列钊，付福友，等．甘蓝型油菜ＳＲＡＰ、ＳＳＲ、

ＡＦＬＰ和ＴＲＡＰ标记遗传图谱构建［Ｊ］．分子植物育

种，２００６，４（４）：５２０－５２６．
［３１］　易斌，陈伟，马朝芝，等．甘蓝型油菜产量及相关性状

的ＱＴＬ分析［Ｊ］．作物学报，２００６，３２（５）：６７６－６８２．
［３２］　蔡长春，傅廷栋，陈宝元，等．甘蓝型油菜遗传图谱的

构建及开花期的 ＱＴＬ分析［Ｊ］．中国油料作物学报，

２００７，２９（１）：１－８．
［３３］　李缓缓，沈金雄．利用ＳＲＡＰ、ＳＳＲ和ＡＦＬＰ标记构建

甘蓝型油菜遗传连锁图谱［Ｊ］．中国农业科学，２００７，

４０（６）：１１１８－１１２６．
［３４］　王峰，官春云．甘蓝型油菜遗传图谱的构建及单株产

量构成因素的ＱＴＬ分析［Ｊ］．遗传，２０１０，３２（３）：２７１－
２７７．

［３５］　王强，张新友，汤丰收，等．基于ＳＲＡＰ分子标记的栽

培种花生遗传连锁图谱构建［Ｊ］．中国油料作物学报，

２０１０，３２（３）：３７４－３７８．
［３６］　陈美霞，张广庆，祁建民，等．红麻ＳＲＡＰ、ＩＳＳＲ遗传

连锁图构建的初步研究［Ｊ］．中国麻业科学，２００８，３０
（３）：１２１－１２７．

［３７］　高丽霞，刘念，黄邦海．姜花属ＳＲＡＰ分子标记连锁图

谱构建［Ｊ］．云南植物研究，２００９，３１（４）：３１７－３２５．
［３８］　赵玉辉，郭印山，胡又厘，等．应用 ＲＡＰＤ、ＳＲＡＰ及

ＡＦＬＰ标记构建荔枝高密度复合遗传图谱［Ｊ］．园艺

学报，２０１０，３７（５）：６９７－７０４．
［３９］　郭印山，赵玉辉，刘朝吉，等．利用多种分子标记构建

龙眼高密度分子遗传图谱［Ｊ］．园艺学报，２００９，３６
（５）：６５５－６６２．

［４０］　陈迪文，柴利广，蔡长春，等．白肋烟遗传连锁图的构

建及黑胫病抗性 ＱＴＬ初步分析［Ｊ］．自然科学进展，

２００９，１９（８）：８５２－９６１．
［４１］　蔡长春，柴利广，王毅，等．白肋烟分子标记遗传图谱

的构建及部分性状的遗传剖析［Ｊ］．作物学报，２００９，

３５（９）：１６４６－１６５４．
［４２］　马红勃，祁建民，李延坤，等．烟草ＳＲＡＰ和ＩＳＳＲ分子

遗传连锁图谱构建［Ｊ］．作物学报，２００８，３４（１１）：

１９５８－１９６３．
［４３］　刘伟，曹珂，王力荣，等．甘肃桃抗南方根结线虫性状

的ＳＲＡＰ 标记［Ｊ］．园艺学报，２０１０，３７（７）：１０５７－

１０６４．
［４４］　沈志军，马瑞娟，俞明亮，等．油蟠桃组合遗传连锁图

谱构建及糖酸性状ＱＴＬ分析［Ｊ］．园艺学报，２０１０，３７
（１１）：１７３５－１７４４．

［４５］　刘恩英，王源秀，徐立安，等．基于ＳＳＲ和ＳＲＡＰ标记

的簸箕柳×绵毛柳遗传框架图［Ｊ］．林业科学，２０１１，

４７（５）：２３－３０．
［４６］　王从彦，李晓慧，胡小丽，等．ＳＲＡＰ技术在西瓜种子

纯度鉴定中的应用［Ｊ］．河南农业大学学报，２００８，４２
（５）：４９１－４９５．

［４７］　李晓慧，田朝阳，王从彦．ＳＲＡＰ分子标记分析西瓜遗

传多态性［Ｊ］．生物技术，２００７，１７（３）：２３－２６．

１２　第９期 李　锋等：奶牛Ｌｅｐｔｉｎ及其受体研究进展


