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研究报告

不同基因型毛白杨同源重组变异研究 

耿喜宁 1,2,3,4，芦特 1,2,3，杜康 1,2,3，杨珺 1,2,3，康向阳 1,2,3 
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4. 平顶山学院，河南省生态经济型木本植物种质创新与利用重点实验室，平顶山 467000 

摘要: 同源重组是生物遗传变异的重要来源。受检测方法限制，高等植物同源重组发生及其产物——异源双链

DNA(heteroduplex DNA, hDNA)鲜有报道。本研究采用构建抑制减数后分离群体检测同源重组产物 hDNA 的方

法，以 2 个母本来源的基于抑制减数后分离获得的毛白杨(Populus tomentosa)杂种三倍体群体为研究材料，利

用筛选出的 110 个简单序列重复(Simple sequence repeat, SSR)分子标记开展毛白杨不同基因型个体间 9 条染色

体上 hDNA 发生及其遗传变异研究。结果表明，2 个毛白杨雌株 hDNA 发生频率介于 8.5%~87.2%之间，且 hDNA

发生频率与距着丝粒距离呈正相关关系，但同一染色体平均 hDNA 发生频率与染色体长度无相关关系；绝大多

数的染色体检测出 1~3 次重组事件，少数检测出 4 次重组事件，极少数检测到 5 次重组事件；不同毛白杨基因

型个体间同一染色体上 hDNA 发生频率总体相差不大，而在一些特定 SSR 位点间 hDNA 发生频率存在较大差

异；与青杨杂种‘哲引 3 号’杨(P. pseudo-simonii × P. nigra ‘Zheyin3#’)相比，检测到的同源重组次数及 hDNA 发

生频率和发生位置均存在较大差异。本研究首次对 2 个基因型毛白杨同源重组发生特征及其变异进行了研究，

为揭示高等植物同源重组特点、种间和种内同源重组差异等提供了重要见解。 

关键词: 毛白杨；基因型；异源双链 DNA；三倍体；同源重组 
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Abstract: Homologous recombination is an important source of biological genetic variation. Limited by detection 
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methods, there are only a few reports on the homologous recombination in high plants and its product - heteroduplex 

DNA (hDNA). In the present study, applying the strategy of detecting hDNA by constructing populations from 

inhibited post-meiotic segregation, two hybrid triploid populations were constructed from two maternal parents in 

Populus tomentosa by inhibiting post-meiotic segregation. One hundred and ten simple sequence repeat (SSR) 

markers were used to study the occurrence and variation of hDNA on nine chromosomes in P. tomentosa with 

different genotypes. The results showed that the frequencies of hDNA between two female parents in P. tomentosa 

ranged from 8.5% to 87.2%. The hDNA frequency was positively correlated to the distance from the centromere, but 

the average hDNA frequency on a chromosome had no correlation with the chromosome length. One to 3 times 

recombination events were detected on most chromosomes, and only a few four- or five-times recombination events 

were detected. The overall frequencies of hDNA on the same chromosome in two genotypic individuals were roughly 

similar, while the hDNA frequencies varied greatly at specific SSR loci. Compared with Tacamahaca poplar hybrid, P. 

pseudo-simonii × P. nigra ‘Zheyin3#’, detection of homologous recombination times and the frequency and location 

of hDNA were largely different. This study is the first to describe the characteristics and variations of homologous 

recombination in P. tomentosa with two different genotypes, which will provide valuable insights for exploring 

the characteristics and variations of homologous recombination among interspecies and intraspecies in higher plant. 

Keywords: Populus tomentosa; genotype; heteroduplex DNA; triploid; homologous recombination 

在减数分裂期间，同源重组通过形成交叉互换

(crossovers, COs)确保同源染色体的正确分离[1]，同

时，使同源染色体间 DNA 双链发生交换和基因转换，

形成异源双链 DNA(heteroduplex DNA, hDNA)而导

致等位基因的重组，因此同源重组对于遗传多样性

形成及物种进化等具有重要影响[2]。 

作为一次减数分裂完成的产物——四分体是研

究减数重组的理想型材料。酵母 (Saccharomyces 

cerevisiae)在完成减数分裂后形成的四核子囊，保留

了减数分裂后同源重组的完整信息，使得在酵母中

进行同源重组研究[3,4]具有不可比拟的优势。拟南芥

(Arabidopsis thaliana)qrt1 突变体使花粉母细胞减数

分裂发育而来的 4 个成熟花粉互不分离[5]，再结合

荧光标记技术，可实现植物同源重组的研究[6~9]。借

助于单细胞分离和单细胞基因组扩增技术，研究人

员对分离后的玉米(Zea mays)、大麦(Hordeum vulgare)

四分体进行了减数重组的研究[10,11]。Dong 等[12]提出

了一种通过阻止同源重组产物——hDNA 减数后分

离，进而采用共显性简单序列重复(simple sequence 

repeat, SSR)分子标记从 DNA 水平直接鉴定高等植

物同源重组的新方法，首次对杨属(Populus)植物同

源重组模式及其特点进行了研究，结果表明同源重组

产物 hDNA 发生频率在青杨杂种‘哲引 3 号’杨(P. 

pseudo-simonii × P. nigra ‘Zheyin3#’) 中 介 于

5.3%~76.6%之间。基于高通量测序构建的高密度遗

传图谱的方法，研究人员发现同源重组发生在玉米

不同基因型间具有一定差异[13]。而 Dong 等[12]研究

仅涉及 1 个青杨杂种‘哲引 3 号’杨的同源重组特征，

迄今未见有关杨属植物种间及种内不同基因型之间

同源重组变异的研究报道。 

本研究基于抑制减数后分离并结合共显性 SSR

分子标记实现同源重组产生的 hDNA 检测策略[12]，

以 2 个源于胚囊染色体加倍的毛白杨×银腺杨((P. 

tomentosa)×(P. alba × P. glandulosa))全同胞杂种三

倍体群体为材料，选择与 Dong 等[12]开展青杨杂种

‘哲引 3 号’杨 hDNA 发生规律研究中同样的 1~8 号

染色体以及可能为性染色体的杨树 19 号染色体

(chromosome 19, Chr.19)[14,15]为对象，筛选与青杨杂

种‘哲引 3 号杨’同源重组研究[12]相近数量的 SSR 标

记对开展 2 个不同基因型毛白杨同源重组特征研究，

探讨植物种内不同基因型之间同源重组变异特点，

为揭示植物同源重组发生机制奠定基础。 
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1  材料与方法 

1.1  材料 

采用的实验材料为本实验室前期以毛白杨雌株

3532(2n=2x=38)和 3119(2n=2x=38)为母本，以银腺

杨 YX1 为父本，通过高温处理诱导胚囊染色体加倍

获得的 2 个三倍体群体[16]。随机选取 2 个三倍体群

体的部分株系为研究材料，其中 3532×YX1 杂交组

合包括 45 个三倍体子代，3119×YX1 杂交组合包括

47 个三倍体子代。 

1.2  同源重组产物 hDNA 检测方法 

杨属植物属蓼型胚囊植物，在胚囊发育期，功

能大孢子需要经历 3 次有丝分裂，形成 7-细胞 8 核

的成熟配子体。施加高温处理诱导胚囊染色体加倍，

即抑制减数后分离的结果(post-meiotic segregation 

restitution, PMR)[17,18]，使获得的杨树三倍体细胞中

的两套来源于母本的染色体保存了减数分裂期间发

生的同源重组信息，即同源重组产物 hDNA。 

根据 Dong 等[12]提出的 hDNA 检测策略，即在

已经完成减数分裂的胚囊发育期，施加理化处理，

使携带同源重组产物 hDNA 的姊妹染色单体不能进

行正常的有丝分裂而共存于一个 2n 配子中，再授以

单倍型异性配子，获得异源三倍体子代；筛选母本

处于杂合状态且与父本有差异的多态性共显性 SSR

分子标记对三倍体进行遗传信息分析，根据 2n 配子

是否保留母本的杂合遗传信息即可判断在该检测位

点上是否有同源重组产物 hDNA 的产生。 

1.3  DNA 提取与 SSR 分子标记 

利用植物基因组 DNA 提取试剂盒(天根生化科

技(北京)有限公司)，进行父母本和三倍体子代叶片

基因组 DNA 的提取。TP-M13-SSR PCR 技术[19]通过

在上游引物引入一段通用的 M13 接头序列，可以使

用荧光修饰的 M13 引物令扩增出的特异的 PCR 产

物带上荧光，从而通过毛细管电泳进行检测。这种

方法在较大程度上解决了分析通量较低、扩增产物

检测流程繁琐、数据记录工作量过大等一系列问题。

本研究根据该方法共需要 3 种引物，包括 5′端接有

M13 序列(5′-TGTAAAACGACGGCCAGT-3′)的上游

引物，普通下游引物以及标有荧光(ROX、FAM、

TAMRA、HEX)的 M13 引物。PCR 体系如下：

ddH2O 7.2 μL，20 ng/μL 模板 DNA 2 μL，PCR Mix 

10 μL (天根生化科技(北京)有限公司)，10 μmol/L 上

游引物(5′端接有 M13 序列) 0.08 μL，10 μmol/L 下游

引物 0.32 mL，10 μmol/L M13 荧光引物 0.4 μL。

PCR 扩增程序如下：94℃ 5 min；94℃ 30 s，待测

引物的最适退火温度 30 s，72  30 s℃ ，25 个循环；

94℃ 30 s，53℃ 30 s，72℃ 30 s，8 个循环；72℃ 

8 min，4℃保存。父母本以及三倍体子代的 PCR 产

物委托北京睿博兴科生物科技有限公司在 ABI- 

3730XL 基因分析仪上进行测试，其结果应用

GeneMarker 1.75 软件[20]进行读取及分析。 

1.4  多态性引物筛选 

本研究中的 SSR 引物有 3 种来源：(1)国际杨树

基因组协会(International Populus Genome Consortium)

公布的杨树 SSR 数据库(IPGC; http://www.ornl.gov/ 

sci/ipgc/ssr_resource.htm)中所有 SSR 引物(以 GCPM、

ORPM、PMGC 开头)；(2)毛果杨(P. trichocarpa)基

因组开发的部分 SSR 引物[21](以 LG 开头)；(3)实验

室毛白杨 mRNA-sequence 开发的部分 SSR 引物(以

PTSSR、MB 开头)，将 3 种来源的 SSR 引物与毛果

杨基因组 P. trichocarpa v3.0 (http://www.phytozome. 

net/poplar)进行比对，对 SSR 引物属于 Chr.01~08 和

Chr.19 上游引物 5′端加以 M13 磷荧光染料标记，所

有引物(上游引物、下游引物和 M13 荧光标记引物)

委托生工生物工程(上海)股份有限公司进行合成。应

用上述引物，以毛白杨雌株 3532、3119 与银腺杨

YX1 的 DNA 为模板进行 TP-M13- SSR PCR (方法见

1.3)，筛选在母本中处于杂合状态且与父本有差异的

SSR 多态性引物。 

1.5  重组事件的计数与统计 

以位于一条染色体上的所有 SSR 检测位点处

hDNA 的产生与否为依据，对该条染色体上发生同

源重组事件的次数进行统计分析。以相邻 SSR 位点

间 hDNA 形成与否来确定同源重组事件是否发生，

当在一条染色体上 hDNA 在相邻两 SSR 位点都产生

时，判定在这 2 个检测位点区间发生了一次同源重

组事件。此外，由于着丝粒附近发生 hDNA 的频率



 

第 2 期 耿喜宁等: 不同基因型毛白杨同源重组变异研究 185 

 

    

低，以着丝粒附近为区分，单独统计重组事件，即

分布在着丝粒两侧的 2个 SSR位点均产生 hDNA时，

记为 2 次同源重组两次事件。 

1.6  统计与分析 

根据异源三倍体的等位基因配置 (abc、abd、

aac、bbc、aad 和 bbd 共 6 种等位基因配置)，hDNA

频率计算如下： 

  ab

ab aa bb

N
HF

N N N


 
 (1) 

其中，HF 表示 hDNA 频率；Nab 表示在某一位

点上传递母本杂合性基因型信息的三倍体数量；Naa

和 Nbb 表示在该位点上传递母本纯合基因型信息的

三倍体数量。 

为了描述一条染色体上在不同标记处的 hDNA

频率，利用 Origin 2018 (OriginLab Cor., Northampton, 

MA, USA)绘制 hDNA 发生频率曲线、频率分布图和

相关线性回归分析。 

2  结果与分析 

2.1  同源重组检测适宜引物筛选 

通过对上述 3 种来源的 SSR 引物与毛果杨基因

组 P. trichocarpa v3.0(Phytozome v3.0; http://www. 

phytozome.net)进行比对，确定每对 SSR 引物所在的

染色体信息。剔除掉产物片段过小(<110 bp)的引物，

在杨树Chr.01~08和Chr.19上共获得SSR引物1849对。 

进一步对这 1849 对 SSR 引物进行筛选，获得

母本毛白杨处于杂合状态且与父本银腺杨有差异的

多态性 SSR 引物 110 对(每条引物的名称、所在染色

体的具体位置及其在父母本中分别获得产物片段的

大小等具体信息见附表 1)。每条染色体上获得的多

态性 SSR 引物为 8~16 对，其中 Chr.07 上获得的多

态性引物最少，为 8 对；Chr.01 和 Chr.04 上获得的

多态性引物最多，为 16 对(表 1)。这些标记数量与

青杨杂种‘哲引 3 号’杨 hDNA 发生频率研究[12]中所

用的数量相差不大，便于之后的杨树不同种间的同

源重组对比研究。 

对筛选出的多态性 SSR 引物进一步分析，可以

将这些引物分为两种类型：第一种为父母本无共同

等位基因，以引物 GCPM_3971-1 (图 1A)为例，在

母本 3119 和 3532 中，等位基因的配置是杂合的，

具有 193 bp 和 211 bp 2 个位点(分别以“a”、“b”表示)，

而父本 YX1 的等位基因配置也是杂合的，有 202 bp

和 218 bp 2 个位点(分别以“c”、“d”表示)。PMR 型

三倍体子代 T1、T2 中遗传了母本的杂合位点，其遗

传配置分别为“abc”和“abd”；PMR 型三倍体子代 T3、

T4、T5、T6 中遗传了母本的纯合位点，且在子代中

表现出剂量效应(母本的峰高，即扩增量，约为父本

的 2 倍)，其遗传配置分别为“aac”、“bbc”、“aad”和

“bbd”。第二种为母本检测到多态性的杂合基因型，

但母本、父本有一共同等位基因，以引物 GCPM_124 

(图 1B)为例，在母本 3119 和 3532 中，等位基因的

配置是杂合的，具有 207 bp 和 210 bp 2 个位点(分别

以“a”、“b”表示)，而父本 YX1 的等位基因配置也是

杂合的，具有 201 bp 和 210 bp 2 个位点(以“c”、“b”

表示)。PMR 型三倍体子代 T1、T2 中遗传了母本的

杂合位点，其遗传配置分别为“abc”和“abb”；PMR

型三倍体子代 T3、T4、T5、T6 中遗传了母本的纯

合位点，且在子代中表现出剂量效应(母本的峰高约

为父本的 2 倍或子代只有一个条带)，其遗传配置分

别为“aab”、“bbb”、“aac”和“bbc”。而 ab 型 2n 雌配

子(三倍体子代 T1 和 T2)检测到了母本毛白杨雌株

3119 和 3532 的所有杂合性信息，则表明毛白杨雌株

3119 和 3532 大孢子母细胞减数分裂时在该 SSR 位

点处通过同源重组形成了 hDNA。 

2.2  不同基因型毛白杨同源重组特点 

进一步利用筛选出的 SSR 标记，在来源于 PMR 

 
表 1  多态性 SSR 引物与杨树基因组的 BLAST 分析 

Table 1  BLAST analysis of the polymorphic SSR markers in the genome sequence of P. trichocarpa v3.0 

项目 Chr.01 Chr.02 Chr.03 Chr.04 Chr.05 Chr.06 Chr.07 Chr.08 Chr.19 

染色体长度(Mb) 50.5 25.3 21.8 24.3 25.9 27.9 15.6 19.5 15.9 

标记数量 16 12 9 16 13 14 8 9 13 
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图 1  鉴定毛白杨 hDNA 的 SSR 位点毛细管电泳图 

Fig. 1  Capillary electrophoresis for the SSR markers used to identify hDNA in Populus tomentosa 
A：引物 GCPM_3971-1 在亲本和 6 个三倍体子代中的扩增结果；B：引物 GCPM_124 在亲本和 6 个三倍体子代中的扩增结果。 

 

型 2n 配子的三倍体群体中，利用公式(1)计算在

Chr.01~08 和 Chr.19 不同位置上发生同源重组而产

生的 hDNA 频率(图 2)。 

2.2.1  不同基因型毛白杨 hDNA 发生频率 

在检测的 9 条染色体上，不同基因型毛白杨 
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图 2  在 9 条染色体不同位置上检测到的 hDNA 频率(%) 

Fig. 2  The hDNA frequency (%) detected at different locations on the nine chromosomes 
A~I 分别表示 Chr.01~08 和 Chr.19 上的 hDNA 发生频率(%)。灰色区域为假定着丝粒区，前 8 条染色体的着丝粒位置由毛果杨不同组

织的甲基化程度推测得到[22]，Chr.19 的着丝粒位置在 5.3~6.7 Mb[23]。 

 

hDNA 发生频率的结果如图 2 所示，不同 SSR 位点

处发生的 hDNA 频率不同。其中，在毛白杨雌株 3119

中，GCPM_3408 (处于 Chr.01 上 20.668 Mb)与

GCPM_2453-1 SSR 标记位点间的 hDNA 频率最小，

在 47 株 PMR 三倍体中检测到只有 4 株源自 ab 型

2n 雌配子，即 8.5%的大孢子母细胞在 GCPM_3408

与 GCPM_2453-1 SSR 标记位点间发生了重组事件

并产生 hDNA。而在 MB70130(处于 Chr.19 上 15.319 

Mb)与 MB125779 SSR 标记位点间却有 41 株 PMR

型异源三倍体检测到源自 ab 型 2n 雌配子，即 87.2%

的大孢子母细胞在这个位点发生了重组事件并产生

hDNA。这 2 个 SSR 位点处产生的 hDNA 频率相差

10.0 倍以上。 

在毛白杨雌株 3532 中，GCPM_3408 (处于

Chr.01 上 20.668 Mb)与 GCPM_2453-1 SSR 标记位点

间、GCPM_2768 (处于 Chr.02 上 20.942 Mb)与

PTSSR2445 SSR 标记位点间的 hDNA 发生频率最小，

在 45 株 PMR 三倍体中检测到只有 7 株源自 ab 型

2n 雌配子(图 2)，即 15.6%的大孢子母细胞在这 2 个

位点发生了重组事件并产生 hDNA。而在 MB70130 

(处于 Chr.19 上 15.319 Mb)与 MB125779 引物位点间

却有 39 株 PMR 型异源三倍体被检测到源自 ab 型

2n 雌配子，即 86.7%的大孢子母细胞在该位点发生

了重组事件并产生 hDNA。这 2 个 SSR 位点处产生

的 hDNA 频率相差 5.6 倍。 

在大多数 SSR 位点间，在 2 个基因型毛白杨雌
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株 hDNA 发生频率相差不大。但是在一些特定 SSR

位点间，2 个基因型毛白杨雌株 hDNA 频率发生频

率差异较大，如在 Chr.01 的 PTSSR1686 (42.469 Mb)

与 GCPM_1263-1 的 SSR 标记位点间，雌株 3119 产

生的 hDNA 频率为 68.1%，而雌株 3532 为 35.6%。 

在 Chr.01~08 上，毛白杨 2 个基因型雌株 hDNA

最大发生频率分别为 76.6%、82.2%，最小发生频率

分别为 8.5%、15.6%，与青杨杂种‘哲引 3号’杨最大、

最小 hDNA 发生频率(76.6%、5.3%)相比[12]，毛白杨

表现出了更高的 hDNA 发生频率。 

2.2.2  hDNA 发生频率与标记距着丝粒距离相

关分析 

由图 2 可知，在不同染色体上，2 个基因型雌

株的 hDNA 发生频率表现出了不同的发生模式。虽

然在相同的 SSR 位点上，hDNA 发生频率在 2 个基

因型雌株上具有差异，但 2 个基因型雌株 hDNA 发

生频率在同一条染色体上具有相近的趋势，即在近

着丝粒区域，两种基因型雌株的 hDNA 发生频率均

呈现出最低，随着位点与着丝粒距离增加，hDNA

的发生频率也增大。 

对 2 个基因型雌株的 SSR 位点距着丝粒距离与

hDNA 发生频率进行线性回归分析(图 3)，结果表明

在两种基因型中的 9 条染色体上，位点距着丝粒距

离与 hDNA 发生频率之间存在显著的正相关关系，

即 hDNA 发生频率随位点与着丝粒距离增大而增加。 

2.2.3  hDNA 发生频率与染色体长度相关分析 

对 9 条染色体上平均 hDNA 发生频率与染色体

长度之间进行相关分析，结果发现，在这 9 条染色 
 

 
 

图 3  hDNA 频率(%)及检测位点距着丝粒间距离的相关分析 

Fig. 3  Correlation analysis between the frequency of hDNA (%) and locus-centromere distance 
A~I 分别表示 Chr.01~08 和 Chr.19 上的 hDNA 发生频率(%)与检测位点距着丝粒间距离的线性回归。 
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体上，两种基因型雌株均不存在显著正相关(图 4)，

这说明染色体长度与平均 hDNA 发生频率无关。 

2.3  不同基因型毛白杨重组发生次数分析 

根据本研究1.5描述的统计方法，以Chr.04为例，5

株 PMR 型三倍体上检测位点的 hDNA 发生情况如

图 5 所示，A~E 分别表示 Chr.04 上发生了 0~4 次。 

依据检测位点上的 hDNA 发生与否得出 9 条染

色体上的重组事件发生次数，在毛白杨雌株 3119中， 

 

 
 

图 4  染色体长度与 hDNA 平均频率(%)间关系 

Fig. 4  Correlation analysis between the average 
frequency of hDNA (%) and physical length 
of the chromosome 

Chr.03、06、08 发生 0~3 次重组事件，Chr.01、02、

04、05、07、19 上发生 0~4 次重组事件(图 6)。在毛

白杨雌株 3532 中，Chr.02、03、08 上发生 0~3 次重

组事件，Chr.04、05、06、07 和 19 上发生 0~4 次重

组事件，只有 Chr.01 发生 0~5 次(图 6)。 

另一方面，对毛白杨雌株 3119 为母本的 47 株

PMR 型杂种三倍体在检测的 9 条染色体(共计 423

条染色体)进行统计分析，结果表明 1~3 次重组事件

在检测的 9 条染色体上发生比例最高，共计 94.8% 

(计 401 条染色体)；而检测到的最大重组事件次数是

4 次，发生了 11 次，占比 2.6% (计 11 条染色体)，

分别发生在 Chr.01、Chr.02、Chr.04、Chr.05、Chr.07

和 Chr.19 上；未检测到重组事件的染色体占比 2.6% 

(计 11 条染色体) (图 6)。 

对毛白杨雌株 3532 为母本的 45 株 PMR 型杂种

三倍体在检测的 9条染色体(共计 405条染色体)进行

统计分析，结果表明 1~3 次重组事件在检测的 9 条

染色体上发生比例最高，占比总计 94.1% (计 381 条

染色体)上；而 4 次重组事件发生在总计 3.0%的染色

体(计 12 条染色体)；而检测到的最大重组事件次数

是 5 次，占比 0.2%，仅在 Chr.01 上发生 1 次；未检

测到重组事件的染色体占比 2.7%(计 11 条染色体) 

(图 6)。在两种基因型雌株中，未检测到重组事件可

能与 SSR 引物的覆盖密度不足有关。 

 

 
 

图 5  重组次数统计模型示意图 

Fig. 5  Model for statistics of recombination events 
A~E 分别表示 Chr.04 上发生了 0~4 次重组事件。蓝色点表示该位点未产生 hDNA，红色表示产生 hDNA，黄色椭圆为着丝粒。 
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图 6  Chr.01~08 和 Chr.19 上 2 个基因型毛白杨个体重组事件的比例 

Fig. 6  Ratio of recombination events on Chr.1~8 and Chr.19 in two genotypic individuals in P. tomentosa 
A~I 分别表示 Chr.01~08 和 Chr.19 上的重组事件比例。 

 

3  讨论 

在毛白杨 Chr.01~08 和 Chr.19 的所有检测 SSR

位点中，两种基因型个体雌配子形成过程中同源重

组导致 hDNA发生频率不同，分别介于 8.5%~87.2%、

15.6%~86.7%之间。hDNA 发生频率与 SSR 位点所

处的染色体位置有关。此外，从 2 个群体的 92 株三

倍体所代表的雌配子中 9 条染色体上的同源重组事

件分析上看，大多数的染色体至少经历了 1~3 次重

组事件，少部分染色体经历了 4~5 次重组事件。 

3.1  杨树同源重组频率变异 

从 hDNA 发生频率来看，Dong 等[12]利用 SSR

标记检测 PMR 型青杨杂种‘哲引 3 号’杨的 hDNA 发

生频率介于 5.3%~76.6%之间。利用与上述研究相当

数量的 SSR 标记，本研究发现毛白杨的 hDNA 发生

频率在 8.5%~87.2%之间，略高于青杨杂种‘哲引 3

号’的 hDNA发生频率，这可能与物种间的差异有关。

毛白杨的 2 个基因型个体在 GCPM_3408 与 GCPM_ 

2453-1 SSR 标记位点间 (Chr.01)上均表现出最低

hDNA 发生频率，分别为 8.5%、15.6%。且 hDNA

最高发生频率的 SSR 位点在 2 个基因型个体中相同。

另一方面，从 hDNA 发生的染色体水平上看，在毛

白杨 2 个基因型个体中，9 条染色体上 hDNA 平均

发生频率基本一致，分别为 51.2%、51.4%，其中最

高分别为 64.1%、60.0%；最低分别为 42.4%、45.6%。

这些可能与种内的重组发生的保守性有关。 

在毛白杨 2 个基因型个体中，hDNA 发生频率

与 SSR 所在染色体位置有关，即检测位点距着丝粒
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距离越近，hDNA 发生频率越低，与‘哲引 3 号’杨以

及其他植物的相关研究结果一致[12,24,25]。这应该是

近着丝粒区域富集转座子和短序列重复，其甲基化程

度较高，使得重组在近着丝粒区受到抑制的缘故[26]。

杨树种内不同基因型个体之间也存在一定的变异，2

个基因型个体在 Chr.04 上的平均 hDNA 发生频率为

46.1%、59.6%，在 Chr.07 上分别为 60.6%、45.8%；

甚至在特定检测位点上 hDNA 发生频率存在较大差

异，如在 Chr.01的 PTSSR1686与 GCPM_ 1263-1 SSR

标记位点间，毛白杨雌株 3119 产生的 hDNA 发生频

率为 68.1%，而毛白杨雌株 3532 为 35.6%。造成杨

树种间以及同种内不同基因型个体间在染色体相同

区域 hDNA 发生频率差异的重要原因与染色体结

(knob)、易染色质区、高度重复序列等一些抑制同源

重组发生的染色体结构分布区分布等有关[13,27]。 

有研究表明，联会复合体长度与染色体交换频

率有关[28~31]。在高等植物中，联会复合体长度与基

因组大小[32]、染色体物理长度[10,33]存在正相关关系。

本研究对染色体物理长度与 hDNA 频率进行了相关

分析，但结果表明其相关性并未达到显著水平(图 4)，

与水稻(Oryza sativa)中的相关研究结果类似[24]，与

青杨杂种‘哲引 3 号’杨的研究结果相一致[12]。此外，

以往的研究结果表明只有染色体的长度较大时，联

会复合体的长度与染色体物理长度才可能存在相关，

而较短的染色体并未表现出类似规律[34,35]。而在杨

树染色体中，只有 Chr.01 长度约为 50.5 Mb，相对

较大，其他 18条染色体长度介于 12.9~27.9 Mb之间。

因此，本研究中大多数染色体较短，也可能是导致

hDNA 频率与染色体长度不相关的主要原因。 

3.2  杨树同源重组事件 

在减数分裂过程中，同源染色体间发生的联会

对减数分裂 I 的正确分离具有重要作用，同源重组事

件在该过程中至少发生一次[36~38]。其中在拟南芥[39]

中，Chr.04 上 COs 发生次数均不超过 3 次。水稻中，

12 条染色体的 COs 平均在 1.9~3.8 次[24]。玉米的单

细胞测序结果表明在 Chr.01~10 上发生了 0~4 次

COs[10,40]，同样，对大麦的四分体单细胞及双单倍

体群体测序的结果表明在 Mb 分辨率下重组事件发

生了 0~4 次[11]。董春波[41]利用 SSR 标记在青杨杂种

三倍体群体 Chr.01~08 上检测到最高发生 6 次重组

事件，但大部分染色体仅检测到 1~3 次的同源重组

事件，占 89.89%。本研究发现绝大多数的染色体至

少经历了 1~3 次重组事件，与上述研究结果相似。

少数的染色体至少经历了 4~5 次同源重组事件，其

中 5 次同源重组事件只发生在毛白杨雌株 3532 中的

Chr.01 上，毛白杨雌株 3119 最多发生了 4 次重组事

件，这可能与重组事件的发生在种内具有差异有关[42]。

毛白杨同源重组事件发生次数略低于青杨杂种‘哲

引 3 号’，检测到的同源重组事件发生次数最多的所

在染色体与青杨杂种‘哲引 3 号’(Chr.06)的并不相同。

这种结果可能与影响同源重组的基因组修饰在不同

物种中存在差异有关[2]。 

本研究结果表明毛白杨减数分裂中具有较高的

DNA 重组频率发生，给子代带来更多的遗传变异，

从而有利于物种加快进化以适应多变的环境；另一

方面，不同基因型个体间重组频率存在着差异，这

种差异对育种中亲本选配具有重要意义[43]。然而，

影响毛白杨不同基因型间同源重组频率差异的遗传

机制仍需进一步深入研究和解析。 

附录： 

附加材料详见文章电子版 www.chinagene.cn。 
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附表 1  鉴定 hDNA 的 110 对 SSR 引物信息 

Supplemental Table 1  The information of 110 pairs of SSR primers applied for detection of hDNA 

标记名称 染色 

体 

位置 
(Mb) 

重复

单元

引物序列(5ʹ→3ʹ) Tm 
(℃)

GC 含

量(%)

3532 中的 

等位基因(bp) 

3119 中的 

等位基因(bp) 

YX1 中的 

等位基因(bp)

LG_Ⅰ-18 1 0.047  atta F: CACGCTAAGATTGTCTCACA 53.35 45.00 320/332 320/332 320/328 

R: TCACTGCATCAAGAAGATTG 51.30 40.00

LG_Ⅰ-22 1 0.059  agcag F: AGATAAGCATGGCTTGTTGT 51.30 40.00 309/314 309/314 309 

R: CGTTACCATTCATTCCAAAT 49.25 35.00

GCPM_2935-2 1 0.275  ttc F: TCAGCTTCAGCTTCTTCTTC 53.35 45.00 192/204 192/204 198 

R: AATTTGAAAAGGAAAAACCC 47.20 30.00

LG_Ⅰ-1223 1 1.241  gca F: ATATCACTCGCCAAGTCAAC 53.35 45.00 190/193 190/193 196/199 

R: ATCACGCACAAGTTAGGTTT 51.30 40.00

LG_Ⅰ-1114 1 1.424  ta F: AAGTGGATCAGGTGATGAAG 53.35 45.00 156/166 156/166 165 

R: CAATGTCTTTCGGTTCTTTC 51.30 40.00

LG_Ⅰ-1065 1 1.753  agc F: AATGGAGGTCCCTAGCTTAC 55.40 50.00 383/386 383/386 386 

R: TGATATTGCTGGGCTATCTT 51.30 40.00

LG_Ⅰ-1027 1 1.834  ta F: TGAGCTTAGGAACGAAGAAG 53.35 45.00 188/198 188/198 184/186 

R: CATCAATATGACTCCTCGGT 53.35 45.00

LG_Ⅰ-1125 1 1.835  tca F: GATGCTTACCCTTTGCTCTA 53.35 45.00 400/409 400/409 400 

R: CATAATGGGCAAAGAATACC 51.30 40.00

GCPM_3979-1 1 4.749  ga F: TATCAATTTCCGTGGATTTC 49.25 35.00 192/196 192/196 193 

R: GAAACTGAGAGGACTTGCTG 55.40 50.00

GCPM_124 1 6.328  cac F: TTTGAGCACTTCAACTACCA 51.30 40.00 207/210 207/210 201/210 

R: TGTCTTCCCTTAGTCACCAC 55.40 50.00

GCPM_1960-1 1 11.783  gaaa F: TATCGAATCACAATGGCATA 49.25 35.00 220/224 220/224 220 

R: TGCTCAGGTCATCTTTTCTT 51.30 40.00

GCPM_3408 1 20.668  gt F: ATGGAAGTTTGAGTCCACTG 53.35 45.00 202/212 202/212 200/202 

R: CATGCATTACTTCAACCCTT 51.30 40.00

GCPM_2453-1 1 28.263  ggt F: ACACCAAGAGCTGTAGCATT 53.35 45.00 216/222 216/222 216/219 

R: ACAACATGGCCTAACTCATC 53.35 45.00

GCPM_1719 1 36.636  aaag F: AAGTGCTCATAACATCACCC 53.35 45.00 216/228 216/228 227/234 

R: CTTTCCTCATTCCTGTTCTG 53.35 45.00

GCPM_1263-1 1 41.934  ct F: TGCATTAAGACATCACTTGC 51.30 40.00 235/243 235/243 230/232 

R: TTCGCTTCTGTATTTCCTGT 51.30 40.00

PTSSR1686 1 42.469  ttc F: TCAGGATCGGAGTCGGAGTT 57.45 55.00 165/168 165/168 165 

R: TGAGCAGAAACGACACCACT 55.40 50.00

GCPM_734 2 1.595  cttt F: GGCAATTTAGGTACAACAGC 53.35 45.00 177/181 177/181 181 

R: ACAAGCGAATGCTAATTGAT 49.25 35.00

GCPM_2085-1 2 1.957  ctt F: GCAGGAACTAACAAGGTGAG 55.40 50.00 154/157 154/157 154 

R: TCGGTAGCAATTGTCTGAAT 51.30 40.00

GCPM_3588-1 2 2.443  aaca F: TCGACCAACTATGTTTGACA 51.30 40.00 184/184 184/184 191/195 

R: AGTTGTAACTTTGGCCTGAA 51.30 40.00
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续附表 

标记名称 染色 

体 

位置 
(Mb) 

重复

单元

引物序列(5ʹ→3ʹ) Tm 
(℃)

GC 含

量(%)

3532 中的 

等位基因(bp) 

3119 中的 

等位基因(bp) 

YX1 中的 

等位基因(bp)

GCPM_1857-1 2 3.205  tat F: TGCCAGGGTAAGAAATAAAA 49.25 35.00 196/212 196/212 196/200 

R: GAACTGAACTGATCTTGTTGC 53.66 42.86

ORPM_222 2 5.481  ag F: TGCGAACATTTTTCTTGTGG 51.30 40.00 201/205 201/205 205 

R: CGCAATAGAGCCTTTGGATG 55.40 50.00

GCPM_2637 2 11.126  tta F: GACACCGTTTCTTTTCTGAG 53.35 45.00 213/216 213/216 217 

R: ACCAGATCTTCATCTTCCAA 51.30 40.00

PMGC_2709 2 12.013  ga F: ATTGTAATTATTGAACACATGCC 50.64 30.43 234/236 234/236 200/214 

R: GTGCAGTTCAGAGTATTGTTG 53.66 42.86

ORPM_161 2 13.406  ta F: CGGGCTAGCTCAATTAGGAG 57.45 55.00 205/219 205/219 205/207 

R: ATCACCGCGAGATTCTTGTC 55.40 50.00

ORPM_459 2 14.121  att F: TTGTGGCTGTGACCAGAAAG 55.40 50.00 227/230 227/230 233/246 

R: CGAGCCTCAGAAAATTGCTT 53.35 45.00

GCPM_2768 2 20.942  ga F: TTATTTGGATCCTGAAATGG 49.25 35.00 196/206 186/206 168/200 

R: GATGGTTCGGTATGTGAGTT 53.35 45.00

PTSSR2445 2 23.932  ag F: CTTTGATCCCACCAACCCCA 57.45 55.00 230/244 230/244 240/242 

R: TAGGCAGCTCTTTGACTGCA 55.40 50.00

PTSSR774 2 24.833  tga F: TAAGGGCAAACATGGGAGGG 57.45 55.00 239/242 239/242 236/239 

R: TAGGCAGAAGTAGCAGCAGC 57.45 55.00

GCPM_2840-1 3 2.708  ta F: GAATCCAAAACAAAACATCC 49.25 35.00 227/231 227/231 225/231 

R: AGGCATCAAAACTAATTGGA 49.25 35.00

GCPM_134-1 3 2.708  ta F: AGGCATCAAAACTAATTGGA 49.25 35.00 227/230 227/230 225/231 

R: GAATCCAAAACAAAACATCC 49.25 35.00

GCPM_2628-1 3 4.469  agc F: TAGGCCATGTTTTTGCTTAT 49.25 35.00 211/214 211/214 211 

R: GTGCCTCATTTATTGGTAGG 53.35 45.00

ORPM_230 3 9.739  ga F: CTTCCCACCCCCAACATAAC 57.45 55.00 213/219 213/219 211/215 

R: TGTCATTCCACAGAGAGTCTGG 57.67 50.00

GCPM_1184-1 3 14.831  ct F: TCTTGGCGAGAGAAGTAGAG 55.40 50.00 156/158 156/158 154/164 

R: GGATTTGGTGAAAATTGAAG 49.25 35.00

GCPM_768-1 3 16.826  cac F: ATTCGCTTCTTCTTCCTCTT 51.30 40.00 208/211 208/211 211 

R: TATGAATTCCTCGTTGAACC 51.30 40.00

GCPM_2434-2 3 17.172  tct F: AGAGAGAGAGGTATGAGGGC 57.45 55.00 221/224 221/224 221 

R: GTTCGGTAAAGGTGATGGA 53.01 47.37

GCPM_1468-2 3 17.480  gac F: CAAGTCATGGCTTCTCAAAC 53.35 45.00 192/195 192/195 195/198 

R: CTATTGATCCTTGAAGACGC 53.35 45.00

          

GCPM_3465 3 20.996  gt F: TCAATGATTGGTCTTGTTGA 49.25 35.00 128/134 128/134 134/146 

R: CAGAATTCAGAATAGAACCCA 51.71 38.10

GCPM_2625-1 4 0.188  gt F: GATTTCTATTGTGGCAAAGG 51.30 40.00 187/193 187/193 187 

R: TGTATTCCTCCACTCCACTC 55.40 50.00
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续附表 

标记名称 染色 

体 

位置 
(Mb) 

重复

单元

引物序列(5ʹ→3ʹ) Tm 
(℃)

GC 含

量(%)

3532 中的 

等位基因(bp) 

3119 中的 

等位基因(bp) 

YX1 中的 

等位基因(bp)

GCPM_1116-1 4 0.401  tca F: GGGGCTAATATCAGTTTCCT 53.35 45.00 195/201 195/201 195 

R: TGAGAAAACCCTGGAAAATA 49.25 35.00

ORPM_394 4 0.667  tgc F: AAAAAGCCCCACAATTATTCA 49.76 33.33 222/225 222/225 222/231 

R: GCAAGTTGCAATTGATGTCC 53.35 45.00

GCPM_3437 4 2.481  ag F: AAGATCTGGTGTTGTTTTGG 51.30 40.00 234/236 234/236 236/242  

R: TTCTTAACAGAAGCCAGGAG 53.35 45.00

GCPM_3971-1 4 4.122  taaa F: CAGCCAGCCTCTTTAAGATA 53.35 45.00 193/211 193/211 202/220 

R: ACAGCAATTCTGTACCTCGT 53.35 45.00

GCPM_1297-1 4 4.758  tct F: GGGATGAATCAGGAGATGTA 53.35 45.00 135/141 135/141 140 

R: GAAGAAACCTGTGGGTGATA 53.35 45.00

ORPM_421 4 5.650  ta F: AAATGATGTTGCGATTTCCA 49.25 35.00 213/221 213/221 219 

R: TCCCATCTCAACTACTCCAACA 55.81 45.45    

PTSSR1738 4 6.603  ctcttc F: CTTCCTCGTTTGGCCCCTAA 57.45 55.00 277/295 277/295 289/301 

R: ACCAGCTAGTTCGGGCTTTC 57.45 55.00

ORPM_201 4 7.736  tc F: GACTCCACCCAGTTCTGCTC 59.50 60.00 214/226 214/226 224/226 

R: AACTTCCCATCGAATGATCG 53.35 45.00

PTSSR1873 4 8.381  GA F: GCGTGAGATGAGGGAGAGTG 59.50 60.00 184/198 184/198 186/202 

R: CGTCAGGCGACAATTCCAAC 57.45 55.00

PTSSR1932 4 9.402  TAC F: CGGCAGGTCTGATGTCTTCA 57.45 55.00 120/123 120/123 117/123 

R: CCATGGAGTCTAAAGGTGGCA 57.57 52.38

GCPM_3819-1 4 16.315  gaa F: ATCATCAAGTTCACGAAAGC 51.30 40.00 240/243 240/243 237 

R: ACTGACCTACCACCATTTTG 53.35 45.00

GCPM_295-1 4 16.784  aag F: TAAGAGGATTACCAGGCAGA 53.35 45.00 136/145 136/145 142/148 

R: CCCACTAACAATAAGCTTGG 53.35 45.00

PTSSR1623 4 20.046  tga F: CATCTCCCACCACCACAACA 57.45 55.00 238/248 238/248 238 

R: CTCTGCGTAAACAACTGCGG 57.45 55.00

PTSSR2267 4 21.767  tca F: TGGAAGGCAAATCGTCGTCA 55.40 50.00 182/197 182/197 190 

R: AAGTGGAGCAGACAGACACT 55.40 50.00

GCPM_3234-1 4 21.772  agc F: TCTCAATGTCGACACCATTA 51.30 40.00 195/198 195/198 195 

R: TGCAAGAACTGCTATCACTG 53.35 45.00

GCPM_1255 5 1.974  ag F: GAACCTTAAAACCAGAACCC 53.35 45.00 191/193 191/193 189/193 

R: GAGCCACAGAAATACTGCTC 55.40 50.00

GCPM_379-1 5 4.025  tat F: GGCCATTCATTAGATGTAGC 53.35 45.00 153/156 153/156 153 

R: AAATCAAGATCCAAAGCAAA 47.20 30.00

GCPM_1063 5 5.996  ca F: AGTTAATTGCGCATGTTCTT 49.25 35.00 168/188 168/188 170/176 

R: AAACAAACTCCAGCAAACAT 49.25 35.00

GCPM_3536-2 5 9.139  ttg F: AGATTCTTTTTCGGCTTCTT 49.25 35.00 137/146 137/146 141/144 

R: AGAAGATGCTGGAGTTCAGA 53.35 45.00

GCPM_1838 5 9.156  ga F: GTTCAGCGAAAGCTAAAGAG 53.35 45.00 142/146 142/146 138/168 

R: CACAGAATTACAGCTGATGC 53.35 45.00
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标记名称 染色 

体 

位置 
(Mb) 

重复

单元

引物序列(5ʹ→3ʹ) Tm 
(℃)

GC 含

量(%)

3532 中的 

等位基因(bp) 

3119 中的 

等位基因(bp) 

YX1 中的 

等位基因(bp)

GCPM_2013-1 5 14.238  At F: TTTAGGGTCGTAGTGGAAAA 51.30 40.00 238/240 238/240 250/254 

R: AAACCTGGAGGAGAATTAGAA 51.71 38.10

ORPM_136 5 16.608  ct F: TTTAAGCCTCCGAAAACCAA 51.30 40.00 228/240 228/240 232 

R: CTGCAAGGCGAGGTTATTCT 55.40 50.00

ORPM_442 5 16.608  ct F: TGGTTTTCGGAGGCTTAAAA 51.30 40.00 244/254 244/254 236 

R: CCTGCAGCGAGTATTAATTGG 55.61 47.62

GCPM_3151 5 22.434  ag F: ACCATCATTAACCCCACATA 51.30 40.00 144/156 144/156 135/155 

R: AAAGAAACCAGACCACACAC 53.35 45.00

GCPM_2858-1 5 22.702  tg F: TGCAAGTCTTTTTAGGAACC 51.30 40.00 254/256 254/256 254/260 

R: TTCAAAATGCATCAAAGTGT 47.20 30.00

GCPM_540-1 5 24.498  taa F: GATGGGGAGGTTATTTTCTT 51.30 40.00 154/160 154/160 154 

R: CAATATTGAGGAAAATCAAAGG 50.22 31.82

GCPM_4008-1 5 24.561  acc F: AGAGAGAAGCTTGTGTCCAG 55.40 50.00 161/170 161/170 170 

R: TGAGGAAGCAGAAGTAGAGC 55.40 50.00

ORPM_25 5 25.091  ta F: AAGAGTTGAAGGCTGGACGA 55.40 50.00 236/240 236/240 236 

R: AGACATGCATGAAGCCATGA 53.35 45.00

GCPM_547-1 6 1.831  at F: CCTCTTGAAAAGAAGCAAAA 49.25 35.00 217/231 217/231 213 

R: ATCAAAAATGCCGATTAAAA 45.15 25.00

GCPM_139 6 2.516  gt F: ATGACATGACATGATTGGAA 49.25 35.00 220/228 220/228 200/226 

R: CTTCTGCTGGAAGAAGAAAA 51.30 40.00

GCPM_2126 6 3.888  ag F: CACGTAAACAGCTTCCAAGT 53.35 45.00 178/194 178/194 160/176 

R: TAATGATTCCAGCTATGGGT 51.30 40.00

GCPM_1072-2 6 4.204  ttta F: AGGAAAACAAAGGAGAGGAG 53.35 45.00 150/154 150/154 142/154 

R: ATGCTTAAAAGGGGATCTCT 51.30 40.00

GCPM_3539-2 6 5.331  aat F: TATTCGGTACAAGACTTGGG 53.35 45.00 215/218 215/218 212/215 

R: TAATTGTAAAGCGGCTATCG 51.30 40.00

GCPM_2642-2 6 6.965  cca F: GCTTAGCTGGATGAGAAGAA 53.35 45.00 239/241 239/241 239 

R: ATAGTTACAGGCCACCATTG 53.35 45.00

PTSSR580 6 13.716  atg F: AATGCATCCTCAGCTCCAGG 57.45 55.00 281/284 281/284 281 

R: CGGCGGCTGCAAACATTAAT 55.40 50.00

GCPM_1017-1 6 22.438  ataa F: GTTTAATTCCCACGTCGTTA 51.30 40.00 171/175 171/175 175/177 

R: CGAATGAAGAAAAACCATTC 49.25 35.00

GCPM_2705-1 6 22.633  ac F: TTTGCACAGGTAAGTTGATG 51.30 40.00 146/150 146/150 148/152 

R: ATTGACCATAGCAGACAACC 53.35 45.00

GCPM_2034 6 23.087  ag F: ACAAACTGCTTTGTTTGGTT 49.25 35.00 176/190 176/190 186/196 

R: CTCCATTCATAAAATCGAGC 51.30 40.00

GCPM_1632-1 6 23.663  ct F: TTTCTCTCTCTGAAACCCCT 53.35 45.00 211/225 211/225 203/221 

R: AGCGACTCACTGAGCTTTAG 55.40 50.00

ORPM_365 6 23.788  tg F: GGGTTGGACCTGCTCAAATA 55.40 50.00 226/228 226/228 226/238 

R: CAGCTGCTTTTTCATGGCTA 53.35 45.00
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标记名称 染色 

体 

位置 
(Mb) 
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等位基因(bp) 

3119 中的 

等位基因(bp) 

YX1 中的 

等位基因(bp)

GCPM_2627-1 6 24.930  cac F: TAAGTCCCACTACACCCAAC 55.40 50.00 234/254 234/254 240/255 

R: GAGTTCGAGAGAGGGAATCT 55.40 50.00

GCPM_2615-1 6 27.782  cttt F: ATGTCAACGTCACTGACAAA 51.30 40.00 231/237 231/237 229/236 

R: ATTAGGCAATGCAGAACACT 51.30 40.00

GCPM_1054-1 7 0.863  ct F: AGGTCTGTGCAAGGAATAAA 51.30 40.00 159/165 159/165 154/165 

R: GTCTGTAATCAAGCCAAAGC 53.35 45.00

GCPM_741-1 7 1.416  at F: CCGTTTGATTAAAAAGATGC 49.25 35.00 212/214 212/214 214 

R: TTATTGAGCTGATGATCCCT 51.30 40.00

WPMS_17 7 6.495  cac F: ACATCCGCCAATGCTTCGGTGTTT 59.57 50.00 137/146 137/146 137/140 

R: GTGACGGTGGTGGCGGATTTTCTT 61.28 54.17

GCPM_3738-1 7 9.014  ac F: TGAACAAGACACCAAAATGA 49.25 35.00 133/139 133/139 133 

R: TCTCGACTTTACCATCTCGT 53.35 45.00

GCPM_2741-1 7 12.076  at F: CAAGCAGTATCTTCCACTGA 53.35 45.00 142/146 142/148 134 

R: TAGCCAACCACTCTAAAGGA 53.35 45.00

GCPM_3476-1 7 12.189  ggt F: GGGAATGTAAGGATGTGTTG 53.35 45.00 202/220 202/220 205/211 

R: AACCAGAAAACGACAGTCAC 53.35 45.00

GCPM_3332-1 7 13.116  ag F: TCCACTGCCTATGAACTTTT 51.30 40.00 138/154 138/154 138 

R: CACCCAATAGCTTCCATATT 51.30 40.00

GCPM_3727-1 7 13.848  ct F: TTGGGGTTAGTGACTAGTGG 55.40 50.00 152/158 152/158 152/154 

R: CAAGCTGTGTAAAGACACCA 53.35 45.00

LG_Ⅷ-50 8 0.255  ga F: AACAACAGATCGCTGAAACT 51.30 40.00 265/281 265/281 265/271 

R: CCATGTACTTAGGCATGGAT 53.35 45.00

GCPM_2992 8 1.833  TA F: GATCATAACCCAGGAAACAA 51.30 40.00 237/241 237/241 241 

R: CGTGAATTTTTGGGATTTTA 47.20 30.00

GCPM_1344-2 8 3.669  tat F: GAGACCTGAGAAACAGAGGA 55.40 50.00 227/230 227/230 230 

R: CAAATGCAACGCAATAATAA 47.20 30.00

GCPM_33-1 8 4.192  tta F: TTTGGCCTTAACTCTCCATA 51.30 40.00 171/174 171/174 167/179 

R: AGTTGCTCTCAAAGAAGGTT 51.30 40.00

GCPM_13-1 8 7.309  taa F: ATTGTTCTTGTTGAAGGACG 51.30 40.00 207/213 207/213 204/210 

R: AGAGCAAACAAATTGATGGT 49.25 35.00

ORPM_126 8 11.293  
[ct]4c
ct 

F: GCCGAAGTTGACGATAGCTC 57.45 55.00 215/222 215/222 215 

R: GAGTTAAACCCACCCTGCAA 55.40 50.00

ORPM_455 8 11.293  ga F: GAGTTAAACCCACCCTGCAA 55.40 50.00 215/225 215/225 215 

R: GCCGAAGTTGACGATAGCTC 57.45 55.00

GCPM_2958-1 8 11.639  ct F: AAAGAGGATTACTTAGGCGG 53.35 45.00 201/215 201/215 217/219 

R: ACGAGAACATTCATCAATCC 51.30 40.00

GCPM_3474-1 8 16.814  agc F: GATCCGAAAACAACAACAAT 49.25 35.00 123/135 123/135 123 

R: ACCCCTTTCTCTTCTCAATC 53.35 45.00
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等位基因(bp) 

YX1 中的 

等位基因(bp)

MB50065 19 0.301  A F: CACCAAAATTAAAGGGCCAA 204/218 204/218 201 

R: GCATGCTAGTGCCTTTTCCT 

MB41376 19 1.940  at F: GAGCAGGTGACTCGTGAACA 251/255 251/255 251 

R: GGAGAGTGATAAAACCAACAATCC  

MB41583 19 2.580  gcg F: CAAGTTGGCTTGGATGGATT 144/162 144/162 146/149 

R: AACCAGCCCAACAAATCAAG 

MB55349 19 3.680  tc F: GGACACGTGATGTCATGGAG 264/268 264/268 258/260 

R: TCAAATGCAAAGCCCTTTTT 

MB54907 19 4.713  ga F: TAGCAAAAGCAGCAGCAGAG 262/300 262/300 262/378 

R: CAAGTGCGTGAAAAACATGG 

MB54763 19 5.159  tta F: AGTTGAATTTGCGCTTCGAT 128/134 128/134 128 

R: TAGGGTGTGGCCAACATACA 

MB84322 19 5.526  tta F: GCATGCTGTTTGCATCTAAAG 234/248 234/248 234 

R: ATTAAACCTCGGGTCCTGGT 

MB120414 19 7.927  tg F: GTGGCGAAGCTTTATTCCTG 297/311 297/311 307/311 

R: TAAAGCCCAAAGCAGTCACC 

LG_XIX-11 19 8.770  atca F: CAACATGAAATGAGCTGCTA 398/404 398/404 404/408 

R: TCCACATGATGTCTGATTTG 

MB125350 19 9.649  tc F: AAAGAGTCAACGGGCAAAAA 284/290 284/290 292/300 

R: AGTGGCAGCTGAATGGAAAT 

MB37553 19 10.266  ta F: TGACCAAGAGATTGCCACAG 298/306 298/306 317/343 

R: GAAAGTTTCATGTGCCGGAT 

MB125779 19 11.237  t F: TTGAAGTATGATTAGCATCCTCG  112/115 112/115 115/123 

R: TCCCTCTGGTTACCATTTGC 

MB70130 19 15.319  a F: TGCTCCAGAGGTTACTCCGT 233/239 233/239 233 

R: TCCAATGATGGATCTGGTGA 

 

 

 


