
遗传连锁图谱(genetic linkage map)，也称遗传

图谱(genetic map)或连锁图谱( linkage map)，是指以

遗传标记（已知性状的基因或特定DNA序列）间重

组频率为基础的染色体或基因位点的相对位置线性

排列图[1]。遗传连锁图谱一直是人们的研究热点，

它是对基因组系统研究、分子标记辅助选择、QTL

精确定位的基础，是基因图位克隆的关键，也是作物

遗传育种研究重要内容。

梨为蔷薇科（Rosaceae）、桃亚科（Amygdaloide-

ae）、苹果族（Maleae）、苹果亚族（Malinae）、梨属(Py-

rus)植物[2]。梨是我国重要的果树之一，其栽培面积

和产量仅次于柑橘和苹果，位居第三位。为了梨产

业的可持续发展，培育丰产性高、品质好、抗性强等

综合性状优良的新品种非常重要。但是，梨具有遗

传背景复杂、基因组高度杂合、多自交不亲和、童期

长、育种周期长、育种难度大等特点，通过传统育种

手段培育梨新品种过程非常漫长。很多从事梨育种

工作的育种者，都期望通过分子标记辅助选择

(MAS)育种技术提高梨杂种选择效率，加快梨育种

进程。因此，梨遗传图谱的构建和重要农艺性状的

QTL精确定位的兴起和发展，为提高梨杂种选择效

率和缩短梨育种进程提供了理论依据和方法。
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摘 要：梨遗传连锁图谱的构建是梨基因组研究中的重要环节，是梨基因定位与克隆、分子标记辅助育种的基础。目

前，国内外已经构建了 26张梨遗传连锁图谱，并对梨的叶片性状、生长性状、果皮颜色、果实硬度、果形指数、抗黑星

病、抗火疫病、抗梨木虱等性状进行了QLT定位。笔者详细概括了已构建梨遗传图谱的研究现状和应用，以期为以后

梨高密度遗传连锁图谱构建和分子标记辅助梨树育种提供借鉴。
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Abstract: The construction of pear genetic linkage maps is an important field in research on pear ge-

nome, and is also a basis for location and clone of pear genes and MAS of pear. Sofar twenty-six pear

genetic linkage maps have been constructed in both home and abroad, and the QTL locations have been

accomplished including leaf traits, growth trait, skin color, hardness of fruit, fruit shape index, resis-

tance to scabdisease, fire-blight and pear psylla, etc.. In the paper, the present situation and application

of research on constructing pear genetic linkage maps are summarized, which will provide reference for

a higher density pear genetic map and MAS in pear breeding.
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随着PCR技术和测序技术的不断发展，遗传连

锁图谱的构建已经由传统形态、生理和生化标记构

建低密度的遗传图谱转化为由分子标记构建的高密

度的遗传连锁图谱。笔者综述了近十几年梨遗传连

锁图谱构建的研究进展，全面列举了国内外已构建

的梨遗传连锁图谱，以期能够为梨育种的分子辅助

育种早期选择提供指导依据，并为以后梨高密度遗

传连锁图谱的构建、重要农艺性状基因的QTL精准

定位和基因图位克隆的研究工作提供参考。

1 梨遗传连锁图谱构建的研究现状

梨与苹果、桃、葡萄等其他果树相比，遗传连锁

图谱构建起步虽然较晚，但是，随着生物技术突飞猛

进的发展，梨遗传连锁图谱的构建和标记目的性状

基因方面取得了很大的进展，从2001年第一张梨遗

传连锁图谱的构建，至今已经构建了26张梨的遗传

连锁图谱(表 1）。梨遗传连锁图谱构建所用的分子

标记也从一代分子标记发展到三代分子标记，

RAPD 、AFLP 、SSR、EST-SSR、ISSR、SRAP、SNP等

各种分子标记被广泛应用于梨树遗传连锁图谱的构

建中，图谱的标记密度、饱和度、图谱长度、标记间的

平均距离等都取得了巨大的进步。

国外，从 2001年至今已发表了来自 6个不同杂

交群体的共 9张图谱（4张为‘Bartlett’和‘Hosui’遗

传图谱的加密整合图谱）。最初构建的梨遗传连锁

图谱是 2001年 Iketani等[3]采用RAPD的分子标记，

用‘Kinchaku’×‘Kosui’的 F1代 82 株杂交群体分别

构建遗传图谱，父母本图谱没有整合，‘Kinchaku’图

谱由 18 个连锁群，120 个标记构成，图谱总长 768

cM；‘Kosui’图谱有22个连锁群，上图78个标记，图

谱总长508 cM，标记间的平均距离4.2 cM。国外最

新的一张梨遗传连锁图谱是在 2014 年，Terakami

等[4]用 SNP和 SSR标记构建了‘Bartlett’×‘Hosui’F1

代 63个单株群体的遗传连锁图谱，共有 22个连锁

群，951个标记，其中包括 609个SNP标记，110个梨

的SSR标记，25个EST-SSR标记，127个苹果的SSR

标记，61 个梨的 SNPs 标记，图谱总长度为 1 341.9

cM，平均图距1.4 cM。从表1可以看出，国外梨遗传

图谱的研究取得了很大进展，使用的分子标记也从

一代标记发展到三代分子标记，遗传图谱的总长增

加了 2倍多，标记间的平均距离也缩小到原来的三

分之一，图谱的密度和饱和度都得到了极大的提高。

国内，随着分子标记技术的快速发展，至今已发

表了来自10个不同梨杂交群体的17张遗传图谱（表

1）。第一张梨的遗传连锁图谱构建完成是在 2006

年。张丽等[5]用AFLP标记构建了‘早美酥’×‘红香

酥’F1代的遗传连锁图谱，共有20个连锁群，包含67

个分离标记，长度 785.093 cM，标记间平均距离

11.72 cM。其中最长的连锁群是LG1，长度为 65.26

cM，包括 5个标记，包含标记最多的连锁群是LG2

和LG13，分别包含7个位点，长度分别为59.225 cM

和32.755 cM，最短的连锁群LG20只有2个标记，长

度为 13.361 cM。连锁群中标记间最大的遗传距离

是44.224 cM，最小是0.799 cM。国内最新的一张梨

连锁图谱构建完成是 2017 年，Wang 等 [6]用 SNP 和

SSR标记构建了‘红茄梨’×‘晚秀梨’F1代 161个单

株群体的遗传连锁图谱，共有17个连锁群，4 664个

SNP标记，201个SSR标记，图谱总长度2 703.61 cM，

平均图距为 0.56 cM。从表 1可以看出，11 a（年）的

时间，我国构建的梨遗传图谱标记间平均距离从

11.72 cM缩小到0.56 cM，图谱的总长从785.093 cM

到2 703.61 cM，说明我国在梨遗传连锁图谱构建的

研究取得了巨大的突破，在图谱总长度、标记间的平

均距离等指标方面，目前，我国梨分子遗传图谱的研

究已经超越了国外。遗传图谱的总长度越高、标记

间的平均距离越小，说明遗传图谱的饱和度越高、密

度越高、质量越好、使用性越强，越有利于QTL精准

定位、分子标记辅助育种等方面的研究。

2 梨遗传连锁图谱应用的现状

遗传图谱的应用主要是数量性状基因位点

（QTL）的定位和分析、图位克隆、比较基因组研究、

分子标记辅助育种(MAS)等几个方面。目前，国内

外梨数量性状基因位点（QTL）的定位和分析主要在

梨的抗逆性、生长特性和品质特性等方面。

2.1 生长特性方面的应用

2009年，孙文英等[7]对展叶期、叶片性状、生长

性状等19个梨的性状进行QTL定位与分析，共检测

到83个控制这19个性状的QTLs位点，其中与梨展

叶期有关的 QTLs 2 个，与梨 9 个叶片性状相关的

QTLs 38个，与梨 8个生长性状相关的QTLs 36个。

2015年，Mareike等[8]分别用 597个梨的SNP标记和

113个苹果的 SNP标记构建了‘Old Home’与‘Lou-

ise Bonne de Jersey’杂交的 421株 F1代群体的高密

2
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表 1 已发表的梨遗传连锁图谱

Table 1 Previously published genetic linkage maps of pear

2017

2016

2014

2014

2014

2014

2013

2013

2012

2011

2011

2010

2010

2009

SSR/SNP

SSR

SNP/SSRs

SSR

SSR/
SRAP/
ISSR

SNP/SSR

SSR

AFLP/
SRAP/
SSR

SSR

SSR/
SRAP

AFLP

EST-SSR/
SSR/
RAPD

RAPD/
SSR/
EST-SSR

AFLP

F1

F1

F1

F1

F1

F1

F1

F1

F1

F1

F1

F1

F1

F1

红茄梨×晚秀梨

Red Clapp Favorite×
Mansoo

红茄梨×晚秀梨

Red Clapp Favorite×
Mansoo

八月红×砀山酥梨

Bayuehong×
Dangshansuli

八月红×砀山酥梨

Bayuehong×
Dangshansuli

新世纪梨×崇化大梨

Shinseiki×
Chonghuadali

巴特利特梨×丰水

Bartlett×Hosui

身不知×金花

Shenbuzhi×Jinhua

八月红×砀山酥梨

Bayuehong×
Dangshansuli

丰水×砀山酥梨

Hosui×Dangshansuli

崇化大梨×新世纪梨

Chonghuadali×
Shinseiki

八月红×砀山酥梨

Bayuehong×
Dangshansuli

八月红×砀山酥梨

Bayuehong×
Dangshansuli

西子绿×喜水

Xizilü×Kisui

早美酥×八月红

Zaomeisu×
Bayuehong

161

167

102

56

210

63

62

97

104

94

97

91

77

92

17

17

17

17

14

22

9

17

18

18

17

19

19

20

4 664个SNP标记，201个SSR标记，图谱总长度

2 703.61 cM，平均图距为0.56 cM
4 664 SNP marks, 201 SSR marks, genome spans
2 703.61 cM, average distance of 0.56 cM

186个标记，图谱总长度为1 125.33 cM，平均图

距为6.05 cM
186 marks, genome spans 1 125.33 cM, average
distance of 6.05 cM

3 241个标记，图谱总长度为2 243.4 cM，平均图

距为0.70 cM
3 241 marks, genome spans 2 243.4 cM, average
distance of 0.70 cM

734个标记，图谱总长度为1 661.4 cM，平均图

距为2.26 cM
734 marks, genome spans 1 661.4 cM, average
distance of 2.26 cM

96个标记，图谱总长度为1 530 cM，平均图

距为16.1 cM
96 marks, genome spans1 530 cM, average
distance of 16.1 cM

951个标记，图谱总长度为1 341.9 cM，平均图

距为1.4 cM
951 marks, genome spans 1 341.9 cM, average
distance of 1.4 cM

24个标记，图谱总长207cM，平均距离为13.8 cM
24 marks, genome spans207 cM, average distance
of 13.8 cM

母本214标记，图谱总长1 352.7 cM. 父本122
标记，图谱总长1 044.3 cM
214 marks, genome spans 1 352.7 cM, 122 marks,
genome spans 1 044.3cM

104个标记，图谱总长831.8 cM，平均图距

为8.0 cM
104 marks, genome spans 831.8 cM, average
distance of 8.0 cM

19个SSR标记，315个SRAP标记，图谱总长

度为1 300 cM，平均图距为3.9 cM
19 SSR marks, 315 SRAP marks, genome
spans 1 300 cM, average distance of 3.9 cM

209个标记，图谱总长度1 506.3 cM，平均图

距为7.21 cM
209 mark, genome spans 1 506.3 cM, average
distance of 7.21 cM

182个标记，图谱总长度982 cM，平均图距

为5.4 cM
182 marks, genome spans 982 cM, average
distance of 5.4 cM

162个标记，图谱总长901 cM，平均距离为5.63 cM
162 marks, genome spans 901 cM, average
distance of 5.63 cM

145个标记，图谱总长度618.7 cM，平均图距

为6.58 cM
145 marks, genome spans 618.7 cM, average
distance 6.58 cM

[6]

[9]

[10]

[11]

[12]

[4]

[13]

[14]

[15]

[16]

[17]

[18]

[19]

[20]

构建年份

Constru-
ction year

标记类型

Markers
mapping

作图群体/代
Population/
Generation

作图亲本

Mapping parents

群体大小/株
Number of
population/
Strains

连锁群

Number of
linkage
groups

图谱密度

Density of genetic linkage map
参考文献

Reference
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2009

2009

2009

2008

2007

2007

2006

2004

2004

2002

2002

2001

AFLP/
SSR

RAPD

AFLP/
SSR

RAPD

AFLP/
SSR

AFLP

SSR/
MFLP/
AFLP

AFLP/
SSR

AFLP/
SSR

RAPD

RAPD

F1

F1

F1

F1

F1

F1

F1

F1

F1

F1

F1

F1

鸭梨×京白梨

Yali×Jingbaili

S2×朝鲜洋梨

S2×Chaoxianyangli

巴特利特梨×丰水

Bartlett×Hosui

身不知×金花

Shenbuzhi×
Jinhua

Abbe Fetel×
Max Red Bartle

巴特利特梨

Bartlett

La France

早美酥×红香酥

Zaomeisu×
Hongxiangsu

Passe Crassane×
Harrow Sweet

丰水×巴特利特梨

Hosui× Bartlett

巴特利特梨×丰水

Bartlett×Hosui

Osa Nijisseiki ×
Oharabeni

Kinchaku×Kosui

145

66

63

73

95

129

99

63

63

90

82

18

15

17

12

17

20

18

20

18

17

7

13

18

22

368个AFLP标记，34个SSR标记，图谱总长

度1 395.9 cM，平均图距为3.8 cM
368 AFLP marks, 34 SSR marks, genome spans
1 395.9 cM, average distance of 3.8 cM

39个标记，图谱总长度394.18 cM，平均图距为

10.11 cM
39 mark, genome spans394.18 cM, average
distance 10. 11 cM

105个SSR标记，224个AFLP标记，图谱总

长1 174.0 cM，平均图距为3.5 cM
105 SSR marks, 224 AFLP mark, genome span
1 174.0 cM, average distance 3.5 cM

123个标记，图谱总长672.02 cM，平均图距

为32.28 cM
123 marks, genome span 672.02 cM, average
distance 32.28 cM

198个标记，母本图谱总长为908.1 cM，父本图

谱总长为879.8 cM
198 marks, genome span of female parent
908.1 cM, genome span of male parent 879.8 cM

447 标记，图谱总长1 000 cM，标记间平均距

离为2.3 cM
447 mark, genome span 1 000 cM, average
distance 2.3 cM
414 标记，图谱总长1 156 cM，标记间平均距

离为2.79 cM
414 mark, genome span 1 156 cM, average
distance 2.79 cM

67个标记，图谱总长785.093 cM，平均距

离为11.72 cM
67 marks, genome span 785.093 cM, average
distance 11.72 cM

155个标记，图谱总长912 cM，标记间的平均

距离 5.9 cM
155 marks, genome span 912 cM, average
distance 5.9 cM

178个AFLP标记，76个SSR标记，图谱总长

1 020 cM
178 AFLP marks,76 SSR marks, genome span
1 020 cM

175个AFLP标记，49个SSR标记，图谱总

长949 cM，标记间的平均距离4.9 cM
175 AFLP marks, 49 SSRmarks, genome
span 949 cM, average distance 4.9 cM
106个AFLP标记，42个SSR标记，图谱总长926 cM
106 AFLP marks, 42 SSRmarks, genome
span 926 cM

22个标记，图谱总长191.1 cM，标记间的平

均距离 8.36 cM
22 marks, genome span 191.1 cM, average
distance 8.36 cM
57个标记，图谱总长470.7 cM
57 marks, genome span 470.7 cM

120个标记，图谱总长768 cM，标记间的平

均距离 4.2 cM
120 marks, genome span 768 cM, average
distance 4.2 cM
78个标记，图谱总长508 cM
78 marks, genome span 508 cM

[7]

[21]

[22]

[23]

[24]

[25]

[5]

[26]

[27]

[28]

[29]

[3]

构建年份

Constru-
ction year

标记类型

Markers
mapping

作图群体/代
Population/
Generation

作图亲本

Mapping parents

群体大小/株
Number of
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Strains

连锁群

Number of
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图谱密度

Density of genetic linkage map
参考文献
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表1(续) Table 1 (continued)
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度遗传连锁图谱，发现控制梨树分枝性状的QTL位

点连续3 a被定位在‘Old Home’连锁图谱的LG5和

LG6连锁群上，影响梨树接穗活力和早熟性基因表

达的QTL位点也在‘Old Home’连锁图谱的LG5和

LG6连锁群上。2017年，Mareike等[30]研究又发现，

控制硬枝扦插不定根生成的 QTL 位点在‘Old

Home’和‘Louise Bonne de Jersey’品种的 LG4、

LG7、LG8、LG10、LG11、LG15和LG16连锁群上。

2.2 果实品质特性方面的应用

2010年，韩明丽等[18]采用区间作图法，检测到与

果实可溶性固形物含量、单果质量、横径和纵径等性

状连锁的 QTL 位点 21 个（LOD≥2.5），其中主效

QTL位点 6个（LOD≥3.5），与果实性状相关QTL位

点多集中在LG7和LG11连锁群上；宋伟等[31]又利用

BSA法对‘矮化梨’×（‘茌梨’+‘新高梨’）F1代分离

群体的圆形/非圆形性状进行SSR标记筛选，最后获

得了 2 个与果实形状相关的 SSR 标记 CH02b10 和

CH02f06，并定位到梨遗传图谱的 LG2 连锁群上。

2011年，王龙等[16]采用区间作图法检测到与果实发

育期、果形指数两个果实性状相连锁的QTL位点 7

个，其中主效的QTL位点 2个(LOD≥3.5)，分别位于

LG2和LG17连锁群。张瑞萍等[17]用区间作图法进

行梨果实可溶性固形物含量、单果质量、果实纵径、

果实横径和纵横径比 5个性状的QTL定位，其中在

LG1连锁群上定位可溶性固形物含量QTL 1个；在

LG6、LG7和LG11连锁群上定位单果质量QTL各1

个；在LG7连锁群上定位果实横径的QTL 1个；在

LG6和LG7连锁群上定位果实纵径的QTL各 1个；

在 LG1和 LG8连锁群上定位果形指数的QTL各 1

个，各 QTL 位点的 LOD 值为 2.50~4.14，可解释

11.4%~36.4%的表型变异。刘金义等[32]将控制梨酸/

低酸性状的主效基因定位于‘八月红’×‘砀山酥’图

谱的LG2 连锁群。2013年，Zhang等[14]分别构建了

‘八月红’和‘砀山酥’的遗传连锁图谱，对单果质量、

果实横径、果实纵径、可用性固形物含量、果形指数

和成熟期6个果实性状进行了QTL定位，这些QTLs

位点分别定位在‘八月红’红遗传图谱的LG1、LG2、

LG5、LG7、LG8、LG10 连锁群上和‘砀山酥’遗传连

锁图谱的LG2、LG6、LG15 连锁群上，可解释 7.1%~

22.0%的表型变异。2014年，Wu等[10]用‘八月红’×

‘砀山酥’的F1杂交苗 102个单株为作图群体，采用

SSR和SNP分子标记技术构建了梨的高密度遗传连

锁图谱，把果柄长、单果质量、可溶性固形物含量、果

实纵径、果实横径、花萼情况、果肉颜色、汁液含量、

种子数量、果皮颜色、果皮光滑度等 11个果实性状

的 32个潜在的QTL位点定位到该遗传图谱上。王

文魁等[12]通过区间作图法（interval mapping）对果实

的成熟期、单果质量、果实横纵径、果梗长度、果心大

小、可溶性固形物含量及种子数量等13个性状进行

了 QTL定位与分析。共检测出 40个QTL位点：1个

成熟期QTL位点、5个单果质量的QTL 位点（其中3

个 QTLs 共分离或紧密连锁现象）、6 个果梗长度

QTL位点、2个果心大小 QTL位点、5个可溶性固形

物含量QTL位点、8个种子数量QTL位点、4个果点

大小QTL位点、7个果皮底色QTL位点和 4个果肉

QTL 位点。Yamamoto 等 [33]利用 SSR 标记在‘Akia-

kari’和‘Taihaku’杂交后代群体中对果实性状进行

QTL定位分析，共检测到与果实成熟期、果皮颜色、

果实硬度、单果质量、酸含量、可溶性固形物含量和

落果率7个果实性状相关的16个QTL位点，其中有

4个QTL位点2年均被检测到。2016年，王磊等[9]对

果实表型性状进行QTL 定位和分析，最终检测到与

果实单果质量、纵径和横径连锁的4个QTL位点，都

位于 LG11，离最近分子标记的遗传距离为 1.00~

2.00 cM。进一步对检测出的果实大小QTL位点距

离最近的标记基因型与表型比对分析，发现其符合

度为 72.5%~82.5%。在梨果皮颜色研究方面，2008

年，Donidi等[34]通过对 7个群体的调查发现，梨果实

红色性状是由单基因Red控制的，最终将其定位在

‘Max Red Bartlett’图谱的LG4连锁群上。2010年，

宋伟等[35]对‘黄金’×‘砀山酥’杂交群体分析发现，梨

褐皮性状受控于 2对等位基因，并利用BSA法将其

中一个基因R1定位在梨遗传图谱的LG8连锁群上

2 个 SSR 标记 CH01c06 和 Hi20b03 之间。2017 年，

Xue等[36]对‘满天红’×‘红香酥’的F1代群后代研究

表明，控制梨果皮红/绿皮色的QTL在LG5的连锁

群上。

2.3 抗逆性方面的应用

2001 年，Iketani 等 [3]采用 RAPD 分子标记的方

法，用‘Kinchaku’×‘Kosui’的F1代 82株杂交群体分

别构建其遗传图谱，把抗黑星病的基因和易感染黑

斑病的基因定位在‘Kinchaku’不同的连锁群体上。

2004年，Dondini等[26]使用SSR、MFLP和AFLP标记

分别构建了西洋梨‘Passe Crassane’和‘Harrow
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Sweet’的图谱。其中在‘Harrow Sweet’图谱上定位

了 4个抗梨火疫病的QTL位点，分别定位在LG2(2

个)、LG4和LG9连锁群上，在LG2上是主效QTL位

点。但是在‘Harrow Sweet’没有发现相关的QTL位

点。2006 年，Terakami 等 [37]用起源于梨和苹果的

SSR标记在日本梨‘Kinchaku’品种中发现抗黑星病

的基因 Vnk 位于 Kinchaku 的 LG1 连锁群上。2007

年，Pierantoni 等 [24]选用多种分子标记，利用‘Abbe

Fetel’(AF)×‘Max Red Bartlett’(MRB)Fl代95株实生

苗构建亲本各自遗传图谱。并且在AF图谱上检测

到2个控制梨黑星病的主效QTL位点(LOD>10)，位

于LG3和LG7连锁群上，2个位点所能解释表型变

异均在 88%以上。Terakam等 [38]将 2个西洋梨黑星

病感病基因 Ani和 Ano首次定位到 LG11连锁群上

的 2 个 SSR 标记 CH04h02 和 CH03d02 之间。2008

年，Evans等[39]在梨LG17连锁群上发现了 2个与梨

棉蚜抗性基因紧密连锁的 SSR 标记 NH006b 和

NH014a。2009 年，孙文英等 [7]在‘早美酥’×‘八月

红’的F1代遗传群体上定位了与黑星病相关的 7个

QTLs。2015年，Bouvier等 [40]从西洋梨抗黑星病品

种‘Navara’发现了一个抗性基因 Rvp1，并将其定位

在 LG2 连锁群上的 2 个 SSR 标记 CH02b10 和

CH05e03之间。2014年，Wan等[41]研究起源于欧洲

梨和亚洲梨PEAR1×PEAR2的后代，用滴液接种技

术感染3个V. pirina的单孢子群落，采用SNP标记构

建PEAR1×PEAR2的后代，多抗基因黑星病的遗传

图谱，该图谱由 17个连锁群构成，母本和父本遗传

图谱的总长分别为 1 132.3 cM 和 1 136.8 cM，通过

Kruskal-Wallis分析，确定了 7个多抗基因黑星病的

QTL位点，在PEAR1连锁图谱LG17连锁群上有一

个能有效抗3个黑星病群落的QTL位点，在PEAR2

连锁图谱LG7连锁群上有一个能有效抗2个黑星病

群落的 QTL 位点，其他 5 个 QTLs 位点分别在

PEAR2连锁图谱LG2和LG5连锁群上及PEAR1连

锁图谱LG7和LG10连锁群上。2015年，Perchepied

等[42]研究发现了 2个新的抗梨黑星病的QTL位点，

其中 1 个 QTL 位点在欧洲梨品种‘Wilder’的杂种

P3480 的 LG01 连锁群上，另一个 QTL 位点在品种

‘Euras’的 LG04 的连锁群上。2016 年，Perchepied

等 [43]研究又发现 3 个抗梨木虱 QTL 位点，分别在

‘NY10355’梨品种的 LG01、LG04、LG17 连锁群上

（‘NY10355’是P. communis× P. ussuriensis的杂交后

代），并指出在 LG01和 LG17连锁群上的 2个QTL

之间强烈的上位互作效应是控制‘NY10355’梨品种

感染梨木虱的重要因素。

3 问题与展望

近十几年来，国内外梨遗传图谱的构建都取得

很大的进展，遗传图谱的数量和密度都有了很大的

提高，但从已构建的遗传图谱及其应用看，还应从以

下两个方面开展工作：

3.1 梨遗传图谱构建

目前，图谱构建时所用群体数量较少，一般都是

100 株左右的群体，不能充分检测到标记间的交

换。因此，适当增加作图群体的规模是遗传图谱研

究必然的发展趋势。已构建的梨遗传图谱大多饱和

度偏低，标记在染色体上的分布不均匀，高密度的梨

遗传连锁图谱有助于提高梨QTL基因定位的精度、

进行分子辅助育种、物理图谱的构建、基于图谱的基

因克隆和精确分析数量性状基因等，因此，要增加梨

遗传连锁图谱的密度和饱和度。

3.2 梨遗传图谱应用

主要在梨QTL基因定位研究与分析上，目前，

遗传图谱应用QTL定位还处于初级阶段，QTL基因

定位研究主要在生长特性、果实品质面、抗虫（蚜虫

和梨木虱）和抗病（黑星病、黑斑病和火疫病）等方

面，并且QTL定位精度较低，对梨分子辅助育种方

面的应用还处于探索研究中。梨生产和育种中主要

问题如抗寒性和抗腐烂病等 QTL 定位还未见报

道。因此，除了进一步提高梨生长特性、果实品质、

抗虫和抗病方面QTL基因定位的准确度，还应该开

展梨抗寒性和抗腐烂病等QTL定位的研究，为梨树

图位克隆与辅助选择育种的研究奠定基础，从而扩

展梨遗传连锁图谱应用的范围，为梨树新品种的选

育开创新的途径和方法。
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