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摘要：以热研 88-13×IAN873 的 94 个 F1群体为试材，利用简单序列重复（Simple sequence repeat，SSR）标记，采用

FsLinkageMAP 1.0 软件，构建了巴西橡胶树热研 88-13×IAN873 的遗传连锁图谱。从 441 对 SSR 引物中筛选出 160

对具有多态信息的引物，在分离群体中共检测到 206 个多态性位点，176 个位点用于遗传图谱的构建；χ2检验结果显

示，有 147 个位点符合 1:1 分离比例，有 12 个符合 1:2:1 分离比例，有 17 个符合 1:1:1:1 的分离比例，共有 13 个偏

分离位点，偏分离率低（7.38%）；91 个 SSR 位点被分为 18 个连锁群，覆盖橡胶树基因组 1 937.06 cM，每个连锁群

包含 2～16 个位点，标记间的平均距离为 21.29 cM。 
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Abstract: Out of 260 polymorphic loci screened from a total of 441 pairs of EST-SSR and genomic-SSR primers, 176 were 

used for constructing the genetic map of rubber tree (Hevea brasiliensis) by an F1 segregating population including 94 

progenies from the cross Reyan 88-13×IAN873. Chi-square test carried out on the polymorphic loci used in constructing the 

map showed that 147 loci followed a segregation ratio of 1:1 and 12 loci followed a ratio of 1:2:1 and 17 loci followed a ratio 

of 1:1:1:1. Only 13 (7.38%) loci were distorted from the Mendelian ratio. The genetic linkage map consisted of 91 marker 

loci in 18 linkage groups and covered 1937.06 cM with an average genetic distance of 21.29 cM between adjacent markers. 

The largest linkage group consisted of 16 marker loci, while the smallest one contained only 2 marker loci. 

Keywords: rubber tree (Hevea brasiliensis); SSR markers; genetic lingkage map 

 

SSR 标记以其共显性遗传，在群体中常存在大量复等位性，以及引物在种内或种间的保守性，

重复性高，而成为构建遗传图谱、基因定位等的理想工具[1]。特别是从 EST 中开发的 SSR 标记[10,30]，

直接来自于基因表达序列，可直接将与目标性状基因相关的 EST 标记构建到遗传图谱，获得在物种

水平上具有普遍意义的信息；而用直系来源的 SSR 标记或 EST 标记构建同属近缘树种的一致性图谱

（Consensus map），对不同树种的比较基因组研究[2]有着非常重要的意义。 
巴西橡胶树的第一张分子标记遗传图谱是 Lespinasse 等[3]运用拟测交法，利用 F1 代的 106 个个

体构建而成，该图谱由 18 个连锁群组成，包含 301 个 RFLP 标记、388 个 AFLP 标记、18 个微卫星 
标记和 10 个同工酶标记，覆盖基因组的总图距为 2 144 cM，标记间的平均距离为 3 cM。Lespinasse 
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等[3]还利用这张图谱进行了巴西橡胶树南美叶疫病的 QTL 定位，此后许多橡胶树研究人员利用这张

图谱开展了一系列的研究工作[4~6]。和丽岗[7]利用 261 个 AFLP 标记构建了橡胶树 GT1×IAN873 的遗

传图谱，该图谱的总图距为 1 455.57 cM，各标记间平均图距为 5.58 cM。王惠君[8]用 113 个 SRAP
标记和 35 个 SSR 标记构建了一张包括 18 个连锁群，定位 61 个 SRAP 标记、7 个 SSR 标记的分子

连锁图谱，该图谱覆盖橡胶树基因组长度 774 cM，平均标记间距为 11.38 cM。本研究利用 SSR 标记

构建橡胶树热研 88-13×IAN873 的遗传图谱，为下一步进行橡胶树重要性状的 QTL 定位、图位克隆

及分子标记辅助选择奠定基础。 

1  材料和方法 

1.1  材料 

以橡胶树热研 88-13 作母本，IAN873 为父本在中国热带农业科学院橡胶研究所（儋州）橡胶林

基地进行人工授粉，得到 94 个 F1 作图群体单株。 
1.2  方法 

1.2.1 基因组 DNA 的提取  
取橡胶树古铜期叶片，用改良的 CTAB 法[9]提取叶片基因组 DNA。 

1.2.2 标记选择  
本研究使用的 SSR 引物分别来自于： Feng ① 等[10]开发的 184 对 EST-SSR 引物；②通过 http：

//tropgenedb.cirad.fr/en/rubbertree.html 搜索得到的 23 对基因组 SSR 引物；③本实验室利用 SAM 法

开发得到的 126 对基因组 SSR 引物（未发表）；④对橡胶树 EST 数据库二次开发后得到的 108 对

EST-SSR 引物（未发表），共 441 对引物。任选两个样品初筛后，用两个亲本和 6 个 F1 代无性系进

行复筛。 
用温度梯度法确定不同引物的合适复性温度。在 Whatman Biometra T1 Thermocycler上进行PCR

扩增，20 µL PCR 扩增体系包括：2 µL 的 10×buffer，0.25 µL 的 10 mol/L dNTP，正向和反向引物

各 1 µL (20 µmol)，2 µL 的叶片基因组 DNA (20 ng/µL)，0.15 µL 的 Taq 聚合酶 (5 U/µL) (试剂由

上海生工生物技术公司提供)，加 ddH2O 至 20 µL。PCR 扩增程序为：94℃ 预变性 2 min，30 个循

环中 94℃变性 30 s，复性(视不同引物复性温度而定)45 s，72℃ 延伸 1 min，最后 72℃ 延伸 5 min
结束反应。采用 8%非变性聚丙烯酰胺凝胶电泳检测 PCR 扩增产物，银染参照张军等[11]的方法。 
1.2.3 图谱构建  

采 用 全 同 胞 遗 传 连 锁 图 谱 构 建 软 件 FsLinkageMAP 1.0[12]

（http://fgbio.njfu.edu.cn/tong/fslinkagemap/ fslinkagemap.htm）进行图谱构建。 
 
2  结果与分析 

2.1 标记分析 

441 对不同来源的 SSR 引物经过初筛和复筛后，得到 160 对引物共扩增出 206 个分离位点，平

均每对引物 1.29 个。检测到的 20 种分离类型可转化为 7 种用于连锁分析的分离类型（表 1）。 
表 1 SSR 标记位点分离类型及分布 

分离 

类型 

转换 

类型 

子代原基因型 

对应转换类型 

期望 

分离比 

个

数

分离 

类型 

转换 

类型 

子代原基因型 

对应转换类型 

期望 

分离比 

个 

数 

aa×ab  18 a0×ab    4 

00×a0 a-, 00 → ab, aa  31 b0×ab a0×ab b-, ab, a0 → a-, ab, a0  1:2:1 4 

bb×ac ab, bc → aa, ab  1 合计    8 

bb×ab 

aa×ab 

ab, bb → ab, aa  

1:1 

 

35 ab×ab ab×ab  1:2:1 12 

合计    85 合计    12 

ab×aa ab×aa  1:1 22 ab×ac ab×cd aa, ac, ab, bc → ac, ad, bc, bd  1:1:1:1 2 
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ab×bb ab, bb → ab, aa  23 ac×bc  ab, ac, bc, cc → ac, ad, bc, bd   3 

a0×00 a0, 00 → ab, aa  17 ab×bc  ab, ac, bb, bc → ac, ad, bc, bd   3 

合计    62 a0×b0  ab, a0, b0, 00 → ac, ad, bc, bd   2 

ab×a0  3 ac×ab  aa, ab, ac, bc → ac, ad, bc, bd   2 

ab×b0 
ab×a0 

b-, ab, a0 → a-, ab, b0  
1:2:1 

4 bc×ac  ab, bc, ac, cc → ac, ad, bc, bd   3 

合计    7 bc×ab  ab, bb, ac, bc → ac, ad, bc, bd   2 

a0×ab    4 合计    17 

b0×ab a0×ab b-, ab, a0 → a-, ab, a0  1:2:1 4 a0×a0 a0×a0  3:1 15 

合计    8 合计    15 

总计         206 

 

2.2  SSR 标记在 F1 代群体中的分离情况 

由于 ab×a0、a0×ab 和 a0×a0 分离的复杂性，因此从构建图谱的标记中剔除，其余 4 种分离类型

（部分分离类型如图 1：A, B, C 所示）共得到 176 个分离位点（表 1）。 
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图 1  部分标记对 F1 群体的扩增图谱 

A: 标记 HBE192 的扩增图谱；B：标记 HBE316 的扩增图谱；C：标记 mHbCIR425 的扩增图谱。图中 1~94 号为 F1

代单株，95、96 号分别为亲本热研 88-13 和 IAN873，M 为 Marker。 

 

分别对这 4 类数据进行 χ2 检验，在 5%的显著水平下共计 13 个标记偏离孟德尔分离比率（表 2），
占总分离位点的 7.38%。 

表 2 不同分离类型 F1 代的偏分离情况 

分离类型 位点数 偏分离数 偏分离率(%)

1:1 147 10 6.80 

1:2:1 12 1 8.33 



 4

1:1:1:1 17 2 11.76 

合计  176 13 7.38 

 

2.3  连锁图谱的构建 

本实验得到的橡胶树 SSR 标记遗传图谱包括 18 个连锁群（表 3，图 2），由 91 个 SSR 标记组成，

该图谱覆盖橡胶树基因组 1 937.06 cM，连锁群的平均长度为 107.61 cM，每个连锁群包含 2~16 个标

记，标记间的平均距离为 21.29 cM；各连锁群的长度在 9.33~550.83 cM，第 1 连锁群的图距最长，

含有 16 个标记；第 17 连锁群的图距最短，含有 2 个标记；最大的间隔距离位于第 1 连锁群上，图

距为 68.3 cM，最小的间隔距离位于第 1 和第 7 连锁群上，图距为 1.1 cM。 
表 3  SSR 标记在图谱上的分布 
连锁群 长度(cM) 标记数目 平均距离(cM) 连锁群 长度(cM) 标记数目 平均距离(cM) 

1 550.83 16 34.42 11 76.78 4 19.18 

2 433.96 14 31.00 12 27.28 3 9.10 

3 132.37 6 22.05 13 34.77 3 11.57 

4 140.72 6 23.45 14 52.83 3 17.60 

5 126.61 5 25.32 15 45.51 3 15.17 

6 82.25 5 16.42 16 78.24 3 26.10 

7 10.21 4 2.58 17 9.33 2 4.65 

8 38.52 4 9.63 18 10.63 2 5.30 

9 51.15 4 12.78     

10 35.07 4 8.78 Total 1937.06 91 21.29 

 
 

3  讨 论 

3.1  作图群体亲本的选择 

橡胶树为高度杂合的物种，根据“双假测交理论”[13~15]，当一个亲本的许多杂合位点在另一亲本

呈纯隐性或亦为杂合位点，这些位点在 F1 代群体中发生分离。当双亲中一方杂合而另一方呈纯隐性

时，表现为 1:1 分离，类似于回交一代 ( BC ) 群体的分离情况；当双亲均为杂合时表现为 1:2:1 或

3:1 和 1:1:1:1 分离，前者类似于“F1” 自交，产生“F2”代群体的分离情况，后者则类似于两对基因的

测交产生分离的情形。 
理论上亲缘关系远且多态性高的种或品种是建立分离群体的理想亲本[16]，木本植物由于起源复

杂、分布广泛、遗传变异丰富及高度杂合等特性，亲本的选择直接影响到构建连锁图谱的难易及所

建图谱的适用范围。橡胶树的世代周期长，因而很难得到像农作物那样的重组近交系用于遗传作图。

然而，通常种间或种内杂交所产生的 F1 代群体就会有高频率的分离位点，“拟测交”作图策略的成功

使林木遗传研究者有了很好的理论依据。本研究选用的材料热研 88-13×IAN873 杂交组合中，母本热

研 88-13 的亲本为 PB86×FA1717，由巴西北方农业研究所育成，具有抗平流低温，生长量和产量显

著比 GT1 高等特点[17]，是目前马来西亚培育的胶木兼优新品种的重要亲本，也是我国中规模推广级

品种。IAN873 的亲本是 RRIM600×PilB84，是中国热带农业科学院橡胶研究所选育的一个中规模推

广级品种，具有高产、抗风的特性，是橡胶树主要优良品种，是早熟高产品种热研 8-79 的母本[18]。

本研究以橡胶树热研 88-13×IAN873 的 F1 代群体为材料，可用于构建橡胶树遗传图谱材料。 
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图 2 巴西橡胶树热研 88-13×IAN873 的遗传连锁图 

 
3.2  SSR 标记的偏分离现象 

偏分离会使连锁的检验受到影响，一些本来不存在连锁的标记由于各自的偏分离，可能误导出

连锁的结果，而另一些本来连锁的标记也有可能由于偏分离而无法检测到连锁。发生严重偏分离的

标记一般不能应用于连锁作图。 
    本研究中分离位点偏离孟德尔分离比例，偏分离率为 7.38%，低于已有报道 [19~21]。关于造成偏

分离的原因，目前主要存在遗传搭车效应 [22,23] 、基因组中偏离因子或连锁的致死基因的表达[24]、

花粉选择[25]、染色体丢失 [26]、与抑制连锁基因表达的上位效应、构建群体的两个亲本的遗传背景有

关[27]以及实验技术方面的原因等 [28]，而数据统计时因各种实验原因造成的不同个体间标记清晰度的

差异、带型缺失或模糊不清的数据等引起的误差也可导致偏分离。 
3.3  连锁群与染色体的对应关系 

连锁群是植物染色体在分子水平上的反映，分子连锁群的数目应该同相应物种染色体的数目一

致。但由于分子标记在染色体上分布的随机性及染色体不同区段的交换值存在异质性等原因，使连

锁群上常常会产生较大的空隙，严重的则出现小片段的连锁群[29]。标记数目少时，则可能出现连锁

群比染色体数目多的现象；随着标记数目增多，这些标记会与其他群上的标记连锁而把它们合成一

群。标记越多，标记连锁群的数目与染色体的数目越接近，直到相等。橡胶树染色体数目为 n=18，
而本研究中构建了具有 18 个连锁群的连锁图谱，但由于 SSR 标记数目偏少，连锁群与染色体并非

一一对应的关系。与 Lespinasse 等[3]构建的遗传图谱比较发现，本实验构建的 group1、group14 和

group15 分别对应于 Lespinasse 等[3]构建遗传图谱的 g1、g11 和 g7。进一步的研究中，可采用其他的

标记类型进行加密标记，在加密该遗传图谱的基础上，确定出与橡胶树 18 条染色体有对应关系的主

连锁群。 
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