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桃花花型（铃形/蔷薇形）基因型鉴定、

分子标记开发与利用

吉爽秋 1，王力荣 2，李 勇 2，朱更瑞 2，曹 珂 2，

方伟超 2，陈昌文 2，王新卫 2，张 琦 1*，吴金龙 2*

（1塔里木大学园艺与林学院，新疆阿拉尔 843300；2中国农业科学院郑州果树研究所，郑州 450009）

摘 要：【目的】进一步完善桃花型基因型分类，开发桃花型相关分子标记，为观赏桃花的分子辅助育种提供理论支

持。【方法】利用全基因组关联分析（genome-wide association study，GWAS）、IGV可视化软件分析，以及竞争性等位基

因特异性PCR（Kompetitive allele-specific PCR，KASP）技术，在定位到的候选位点进行鉴定分析。【结果】GWAS定位分

析在Pp08：14 518 604~14 521 291 bp存在一个ms179810转座子的缺失，x2验证结果表明，转座子的插入与缺失与花型

性状无显著性关系。在转座子上游 33 980 bp处鉴定到一个单碱基核苷酸（SNP）变异，变异类型分为CC型、AC型、

AA型3种，比对结果显示基因型为CC型、AC型，其表型为铃形，基因型为AA型，其表型为蔷薇形，在145份桃自然群

体中鉴定准确率为98.62%。但是通过表型比对发现，基因型为CC时，铃形花冠直径为（1.54 ± 0.46）cm，同时，基因型

杂合的中蟠17号自交群体后代192株中基因型与表型准确率在98.44%。【结论】根据桃基因组中Pp08：14 484 624 bp

处的变异类型以及桃花型的调查结果，首次将铃形花基因型细分为纯合铃形和杂合铃形，且开发了同时鉴定纯合铃

形、杂合铃形及蔷薇形的分子标记。
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Abstract:【Objective】The purpose of this study was to supplement the classification of peach flower

types, identify the germplasm resources of homozygous non-showy flower patterns, and develop flower-

type-related molecular markers in peach, in order to provide new experimental materials and theoretical

support for marker assisted breeding of ornamental peach.【Methods】The peach phenotypes of flower

types were first investigated, then the genome-wide association analysis (GWAS) based on the structure

variations (SV) was performed to locate the key loci identified in 327 peach germplasm resources. Poly-

merase chain reaction (PCR) amplification of transposons was performed in different populations, after

the amplified PCR products were verified using 1% agarose gel electrophoresis. The coefficients of vari-

ation were calculated by chi-square test. The mining of the key variant loci was performed by the inte-

grative genomics viewer (IGV) software to identify candidate intervals from 145 peach germplasm ma-

terials. The 192 inbreeding populations of Zhongpan 17 were used for kompetitive allele-specific PCR

(KASP) experiments to verify the accuracy of genotypes and phenotypes.【Results】The flower- types
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(d) of peach were mainly divided into Non-showy, Showy and Chrysanthemum-shapes, among which

the Non-showy type was dominant to the Showy type. The data of flower type localization analysis car-

ried out so far were SNP mutations, and the flower-type (d) candidate gene was locked in the range of 14-

16 M on chromosome 8. However, GWAS results based on SNPs tended to locate larger intervals with

more variant loci within the intervals, and it was still challenging to carry out key gene mining, while the

SVs of variants could affect the function of genes over SNPs. A variant ms179 810 transposon was iden-

tified at Pp08: 14 518 604-14 521 291 bp, and GWAS localization analysis was performed by the identi-

fied SVs, using the resequencing results from 327 peach germplasm materials. The localization results

showed that the transposon exhibited insertion in the non-showy locus? and deletion in the Showy lo-

cus? A total of 384 individuals concluding Ruiguang 39×08-9-106, Qinglang×Zhongyoupan 7 hybrid

populations and the Zhongpan 17 inbreeding population were amplified to verify the accuracy of the

transposons The chi-square test showed that the insertion of transposons was not significantly associated

with the floral traits. But this did not mean that the error of the localization interval? and did not exclude

the existence of other loci with high phenotypic association in the vicinity of the transposon. The rese-

quencing data of 145 peach germplasm materials were used to find the variant loci related to flower type

at the range of 200 kb in the transposon, and finally, a SNP variant was identified at 33 980 bp upstream

of the transposon. The exact location was Pp: 14 484 624 bp. The locus had three types of variants, in-

cluding CC, AC and AA. When the flower phenotype was Non-showy, the genotype was CC or AC, and

when the flower phenotype was Showy, the genotype was AA. The accuracy of genotypes and pheno-

types was 98.62%. However, the phenotypic comparison showed that the corolla diameter of non-showy

type CC was smaller than AC, and the Non-showy type might be incompletely dominant to the Showy

type. To verify this hypothesis, the inbreeding population of Zhongpan 17 (heterozygous Non-showy) was

used for identification, we found that the genotype and phenotype segregation ratio of the homozygous

Non-showy: heterozygous non-showy: Showy types in the inbreeding population were close to 1∶2∶1,

and the accuracy was 98.44%, which conformed to Mendel's law of genetic segregation. The corolla di-

ameter of the homozygous non-showy type was similar to the sepal diameter, (1.54±0.46) cm, while the

corolla diameter of the heterogeneous non-showy type was generally (2.61±0.4) cm and the corolla diam-

eter of Showy type was greater than 3.7 cm. The subsequent cluster analysis of the diameter size also

showed that the homozygous and heterozygous non-showy types were more closely related to each other

and more distantly related to the Showy type, resulting in the difficulty to accord with a traditional classi-

fication that did not separate homozygous and heterozygous non-showy types.【Conclusion】The Non-

showy flowers of peach we subdivided into homozygous and heterozygous Non-showy types for the first

time, based on the variant type at Pp08:14 484 624 bp of the peach genome and the findings of the

peach flower phenotype, and the molecular markers to identify homozygous non- showy, heterozygous

Non- showy and Showy types were developed as well. The identification of homozygous non- showy

germplasm resources would provide a clue for marker assisted selection for ornamental peach.

Key words: Peach; Flower type; Genome- wide association analysis (GWAS); Integrative genomics

viewer (IGV); Kompetitive allele-specific PCR (KASP)

桃（Prunus. persica L.），蔷薇科，李属，多年生自

花授粉落叶果树。因其染色体数目少（2n=16），基

因组小（227 Mb），童期短，被认为是蔷薇科果树研

究的模式植物[1]。中国是桃的起源中心，种质资源

遗传多样性丰富。观赏桃是桃种质资源的重要类

型。其花型主要分为铃形、蔷薇形和菊花形（图1），

在三大花型的基础上，通过育种技术的不断更新，花

型、花色、树形、枝形和叶色的交叉组合，赋予桃花更
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多的表现形式[2-3]。

铃形和蔷薇形是一对等位基因控制的质量性

状。铃形花冠直径小，花瓣细长，完全开放时形似铃

铛；蔷薇形花冠直径大，花瓣肥硕，开放时花瓣展开，

在外观上容易区分表型，且该性状属于质量性状，定

位分析相对简单，因此前人对此做了大量的研究，例

如，在 2009年Ogundiwin等 [4]利用罐桃品种Dr. Da-

vis和鲜食桃品种Georgia Belle的F1群体，构建了一

个包含211个标记的遗传连锁图谱Pop-DG，将铃形/

蔷薇形关联位点定位于8号染色体34.4 cM处；2010

年Fan等[5]利用QTL定位将桃花铃形/蔷薇形定位在

8 号染色体上的 CPPT006 与 PacC13 两个标记之

间。之后随着GWAS定位技术在果树分子育种上

的发展，2015年Micheletti等 [6]基于 9K SNP芯片对

1580份桃种质资源进行GWAS分析，发现 8号染色

体 18个 SNP标记与铃形/蔷薇形关联紧密，范围大

小为 4.3 Mb；2016 年 Cao 等 [7]利用 129 份桃种质材

料，在8号染色体13 740 117 bp处发现的1个SNP位

点与铃形/蔷薇形关联度较高；2021年孟歌等[8]利用

199 份桃种质，将铃形/蔷薇形定位在 8 号染色体

14 484 624 bp处，并开发了相应的分子标记；2022年

Lian等[9]利用黄水蜜×中油桃14杂交后代81株，在8

号染色体 PpB3-1基因启动子区发现了 1个与表型

关联度极高的SNP。目前开展的花型定位分析绝大

多数利用的数据是SNP基因型，将控制桃花型的候

选基因范围锁定在 8号染色体 14 Mb~16 Mb之间，

但是基于SNP的GWAS结果定位区间往往较大，区

间内的变异位点较多，开展关键基因挖掘工作仍具

挑战性。而变异的SV（Structure Variantions）较SNP

而言，更能影响基因的功能[10]。因此笔者利用本课

题组前期发表的 327份桃种质材料的重测序结果，

利用鉴定到的 SV 位点进行全基因组关联分析

（GWAS），将候选基因的范围锁定在14.4 Mb~14.6 Mb

之间，并挖掘到 1 个与表型相关性极高的 SNP 位

点 Pp08：14 484 624 bp，利用 KASP 基因分型技术

验证了该位点的准确性，同时在与表型的验证过程

中首次提出纯合铃形/杂合铃形之分，为进一步克

隆关键基因提供理论支持。

1 材料和方法

1.1 材料

用于本试验GWAS分析的材料主要源于327份

桃种质材料，具体品种参考Guo等[11]，用于转座子验

证的材料主要来源于1个192株的自交群体，2个96

株的杂交群体，自交群体为中蟠 17号，杂交群体为

瑞光39号×08-9-106和晴朗 × 中油蟠7号，用于 IGV

可视化分析的 145份桃种质材料（表 1），其中有 59

份为 GWAS 已有重测序数据，86 份新增重测序数

据。以上种质资源及自交和杂交群体后代均来自国

家园艺种质资源库和中国农业科学院郑州果树研究

所桃种质资源圃。

1.2 表型数据的调查

2022年3、4月对自然群体及杂交群体的表型进

行调查。具体调查结果如表2所示。

1.3 DNA提取与测序

样品DNA的提取采用改良的CTAB法，具体方

法参考张南南等 [12]的方法，DNA 质量用 NanoDrop

1000 spectrophotometer（Themo Scientific）紫外分光

光度仪检测。用于KASP基因分型的样品DNA质

量浓度调整至50~100 ng·μL。用于GWAS定位分析

的DNA纯化后构建文库和测序，文库大小为350 bp，

测序平台选用Hiseq X Ten（Illumina），测序任务由安

诺优达基因科技有限公司（北京）完成。经数据质控

后（FastQC），每个样本产生至少5 Gb的数据[11]。

图 1 桃花三大花型性状

Fig. 1 Three major flower type traits of peach flower

铃形 Non-showy 蔷薇形 Showy 菊花形Chrysanthemum-shaped
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表 1 用于 IGV 比对的 145 份桃种质资源

Table 1 145 peach germplasm resources used for IGV comparison
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苏联蟠桃Sulianpantao

千年红 Qiannianhong

艳光 Yanguang

金辉 Jinhui

瑞光7号 Ruiguang 7

Njn78

白凤 Hakuho

中油8号 Zhongyou 8

北京晚蟠桃
Beijingwanpantao

春蜜 Chunmi

锦香 Jinxiang

中蟠桃10号 Zhongpantao 10

霞晖1号 Xiahui 1

瑞蟠4号 Ruipan 4

华玉 Huayu

08-9-107

大果黑桃 Daguoheitao

瑞光美玉 Ruiguangmeiyu

晴朗 Qinglang

早玉Zaoyu

春美 Chunmei

映霜红 Yingshuanghong

蔷薇形 Showy

蔷薇形 Showy

铃形 Non-showy

蔷薇形 Showy

铃形 Non-showy

铃形Non-showy

铃形 Non-showy

蔷薇形 Showy

蔷薇形 Showy

蔷薇形 Showy

蔷薇形 Showy

铃形 Non-showy

铃形Non-showy

蔷薇形 Showy

铃形 Non-showy

蔷薇形 Showy

铃形 Non-showy

蔷薇形 Showy

蔷薇形 Showy

蔷薇形 Showy

蔷薇形 Showy

蔷薇形 Showy

蔷薇形 Showy

蔷薇形 Showy

蔷薇形 Showy

蔷薇形 Showy

蔷薇形 Showy

蔷薇形 Showy

蔷薇形 Showy

蔷薇形 Showy

蔷薇形 Showy

4.5

4.0

2.2

4.0

2.6

2.0

2.4

4.2

4.5

4.2

4.5

2.8

2.7

4.7

2.1

4.4

2.2

4.4

3.8

4.0

4.0

4.5

4.2

4.0

4.0

3.7

4.2

5.0

4.0

4.5

4.2

编号
Num-
ber

品种名称
Variety name

表型
Phenotype

花冠直径
Corolla
diameter/
cm

117

118

119

120

121

122

123

124

125

126

127

128

129

130

131

132

133

134

135

136

137

138

139

140

141

142

143

144

145

美香Mika

柳叶肥城桃 Liuyefeichengtao

春花 Chunhua

Honeyblaze

郑黄4号 Zhenghuang 4

丰白 Fengbai

双佛Sunfre

仙桃 Xiantao

C17

C18

小白桃 Xiaobaitao

银花露 Yinhualu

张黄9号 Zhanghuang 9

铁桃 Tie Tao

中蟠17号 Zhongpan 17

Njn76

白根甘肃桃 Baigengansutao

红根甘肃桃
Honggengansutao

喀什黄肉李光
Kashihuangrouliguang

上海水蜜 Chinesecling

京玉 Jingyu

中油5号Zhongyou 5

Njn80

平顶秋桃 Pingdingqiutao

瑞光18号 Ruiguang 18

美味Flavortop

瑞光39号 Ruiguang 39

砧1-3 Zhen 1-3

08-9-106

蔷薇形 Showy

蔷薇形 Showy

蔷薇形 Showy

蔷薇形 Showy

蔷薇形 Showy

蔷薇形 Showy

蔷薇形 Showy

蔷薇形Showy

蔷薇形 Showy

蔷薇形 Showy

蔷薇形 Showy

蔷薇形 Showy

蔷薇形 Showy

蔷薇形 Showy

铃形 Non-showy

铃形 Non-showy

蔷薇形 Showy

蔷薇形 Showy

蔷薇形 Showy

蔷薇形 Showy

蔷薇形 Showy

铃形 Non-showy

铃形 Non-showy

蔷薇形 Showy

铃形 Non-showy

铃形 Non-showy

蔷薇形 Showy

铃形Non-showy

蔷薇形 Showy

5.3

4.5

4.2

4.1

4.4

4.1

4.6

4.7

4.5

4.2

4.4

4.5

4.4

4.1

2.7

1.7

4.5

4.4

4.3

4.3

4.6

2.6

1.5

4.2

4.9

4.5

4.6

2.8

2.7

编号
Num-
ber

品种名称
Variety name

表型
Phenotype

花冠直径
Corolla
diameter/
cm

表 1（续） Table 1 (Continued)

1.4 全基因组关联分析

利用SV数据开展GWAS分析，最终产生181 381

个变异位点，定位出铃形/蔷薇形相关的变异位点，

并曼哈顿（Manhattan）图显示关联位点。

1.5 IGV可视化分析

利用 IGV可视化查看基因组重测序结果，比对

文件为下机的bam文件，导入 IGV的bam文件附加

samtools 文件，生成 3 个相关的 tracks，Alignment

Track，Coverage Track，Splice Junction Track，对 145

份桃品种基因组序列进行比对。

1.6 KASP标记分型

竞争性等位基因特异性 PCR（KASP）扩增体

表 2 桃花型表型调查结果

Table 2 Statistical of peach flower-type phenotype

表型

Phenotype

铃形 Non-showy

蔷薇形 Showy

总计 Total

种质资源

Germplasm

GWAS

72

255

327

IGV

18

127

145

遗传群体 Genetic group

KASP

Q1

135

57

192

Q2

52

44

96

Q3

96

0

96

注：Q1 为自交群体中蟠 17 号，Q2，Q3 分别为杂交群体瑞光 39

号×08-9-106，晴朗×中油蟠 7 号。

Note：Q1 is the inbreeding population Zhongpan 17，Q2 and Q3 are

respectively the hybrid population Ruiguang 39×08-9-106 and Qing-

lang×Zhongyoupan 7.
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表 3 KASP 分型所用引物序列信息

Table 3 Primer sequence information used for KASP typing

位点名称

Loci name

Pp08:14484624

引物名称

Prmer name

Primer-FA M

Primer-HEX

Primer-Common

引物序列

Primer sequences

GAAGGTGACCAAGTTCATGCTATACGTGTACAATAGATAGTCCAC

GAAGGTCGGAGTCAACGGATTTATACGTGTACAATAGATAGTCCAA

CTACTGATTTGGTCTGTTGGGTAACACCT

系：5 μL 2× KASP master mix（广州固德生物技术有

限公司，广州，中国），1 μL DNA 样品，0.5 μL混合引

物以及3.5 μL水，添加混合试剂前加入等体积石蜡油

封体系。KASP 扩增程序如下：95 ℃预变性15 min；

95 ℃变性 20 s，61~55 ℃复性延伸 60 s，10个循环，

每个循环复性延伸温度降低0.6 ℃；95 ℃变性20 s，

55 ℃复性延伸60 s，32个循环。荧光数据读取和分

析仪器为Roche LC96 Ⅱ（Roche Diagnostics，USA），

读取温度为 37 ℃，读取时间为 60 s，所用荧光为羧

基荧光素（FAM，carboxy fluorescein）和六氯荧光素

（HEX，hexachlorouorescein）。KASP引物序列信息

见表3。

图 2 基于 CMLM 模型的铃形/蔷薇形花型性状 SV 关联分析曼哈顿图和 QQ-plot 图

Fig. 2 Manhattan diagram and QQ-plot of SV-based GWAS of Showy/Non-showy flower shape traits using CMLM model
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Pp08：14 518 604~14 521 291

缩短了前人的定位区间。PCR扩增该转座子后，用

1%的琼脂糖凝胶电泳在23份种质资源（图3）和384

份杂交群体后代中进行验证（表4）。发现在23份桃

种质中没有差异，在 384份杂交群体后代中虽然存

在分离，但 x2检验结果却表明转座子的插入与缺失

与花型无显著的相关性。

2.2 IGV可视化分析挖掘变异关键位点

由于转座子的插入与花型之间没有显著性关系，

且该定位区间附近基因数量较少，从而在原有的定位

基础上，扩大定位区间，在定位区间前后100 kb的范

围内，利用IGV软件，以Prunuspersica-genome.v2.0.a1

作为参考基因组，在145份桃种质材料重测序数据中

比对分析，发现在转座子上游33 980 bp处存在一个

变异的SNP（C→A），该位点为Pp08：14 484 624 bp，

经比对发现，该位点存在3种变异类型，如图4-a~c所

示，图4-a位点为CC时，表现为铃形花，图4-b位点为

AC时，表现依然为铃形花，图4-c位点为AA时，表现为

蔷薇形花。但是通过与表型比对发现，位点为CC时的

2 结果与分析

2.1 铃形/蔷薇形性状关键位点全基因组关联分析

笔者在本研究中通过对327份桃材料进行重测

序分析，利用SV变异定位铃形/蔷薇形候选区间，在

桃全基因组中共获得 181 381 个高质量 SV 位点。

GWAS 结果发现在 Pp08：14 518 604~14 521 291 处

有一个2866 bp转座子（TE）与花型显著相关（图2），

吉爽秋，等：桃花花型（铃形/蔷薇形）基因型鉴定、分子标记开发与利用 427
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a b c

NJF7. NJF7（Sh）；HY. 红叶桃（Sh）；NS. 南山甜桃（Sh）；ZYP4. 中油蟠 4 号（sh）；SX. 双喜红（sh）；ZHP. 早黄蟠桃（Sh）；GQ. Golden Queen

（Sh）；ZH9. 张黄 9 号（Sh）；QT. 青桃（Sh）；SH. 上海水蜜（Sh）；TJ. 天津水蜜（Sh）；SZ. 深州水蜜（Sh）；R. 肉蟠桃（Sh）；DZB. 吊枝白（Sh）；BJ. 北

京晚蟠桃（Sh）；MG. 美国蟠桃（Sh）；QZ. 青州白皮蜜桃（Sh）；ZYP2. 中油蟠 2 号（sh）；ZY9. 中油 9 号（sh）；NJC77（sh）；CH. Grest Haven（sh）；

NJC17（sh）；ZY5. 中油 5 号（sh）。

NJF7（Sh）; HY. Hongyetao（Sh）; NS. Nanshantiantao（Sh）; ZYP4. Zhongyoupan 4（sh）; SX. Shuangxihong（sh）; ZHP. Zaohuangpantao（Sh）; GQ.

Goldenqueen（Sh）; ZH9. Zhang Huang 9（Sh）; QT. Qingtao（Sh）; SH. Chinese Cling（Sh）; TJ. Tianjinshuimi（Sh）; SZ. Shenzhoushuimi（Sh）; R. roup-

antao（Sh）; DZB. Diaozhibai（Sh）; BJ. Beijingwanpantao（Sh）; MG. Meiguopantao（Sh）; QZ. Qingzhoubaipimitao（Sh）; ZYP2. Zhongyoupan 2（sh）;

ZY9. Zhongyou 9（sh）; NJC77（sh）; GH. Grest Haven（sh）; NJC17（sh）; ZY5. Zhongyou 5（sh）.

图 3 转座子鉴定的 23 份桃品种琼脂糖凝胶图

Fig. 3 Agarose gel result of 23 peach varieties identified by transposon

表 4 用于转座子鉴定的 384 份遗传群体及 x2检验结果

Table 4 Results of x2 test and 384 genetic populations used for transposon identification

项目 Item

数值Value

位点信息

Loci name

ms179810

物理位置

Position

Pp08：14 518 604~14 521 291 bp

铃形

Non-showy

0

蔷薇形

Showy

1

x2值

x2 value

147.310

-log10（p）值
-log10（p）value

6.71

正确率

Accuracy/%

68.75

注：x2＜0.05，表示具有显著相关性。下同。

Note：x2＜0.05，Indicates a significant correlation. The same below.

a. 纯合铃形比对结果；b. 杂合铃形比对结果；c. 蔷薇形比对结果。

a. Results of homozygous Non-showy alignment; b. Results of heterozygous Non-showy alignment; c. Results of Showy alignment.

图 4 145 份桃资源 IGV 比对结果

Fig. 4 IGV comparison results of 145 peach resources
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铃形花冠直径比位点为AC的更小，位点为CC时花

冠直径为（1.54±0.46）cm，位点为AC时花冠直径为

（2.61±0.4）cm。因此笔者认为，在花型的分类中，

铃形花又可以分为纯合铃形和杂合铃形。

2.3 KASP基因分型技术鉴定纯合铃形种质

由于铃形/蔷薇形是由一对等位基因控制的质量

性状，根据孟德尔遗传规律，变异位点为AC的铃形花

自交后代应该出现以上3种花型的分型。因此采用该

位点基因型为AC的中蟠17号，利用其自交群体后代

192株，对Pp08：14 484 624 bp进行KASP基因分型验

证，发现中蟠17号自交群体有3种基因型（图5），分离

比为41∶94∶54，接近1∶2∶1。对中蟠17号自交群体的花

冠直径进行了调查统计（图6），花冠直径被分为（1.54±

0.46）cm、（2.61±0.4）cm、大于3.7 cm 3种类型，分别为

纯合铃形、杂合铃形、蔷薇形，与基因型比对正确率在

98.44%（表5）。对所得结果进行聚类分析（图 7），发

绿色荧光代表蔷薇形（AA）；红色荧光代表杂合铃形（AC）；蓝色荧光代表纯合铃形（CC）。

Green fluorescence represents Showy（AA）；Red fluorescence represents heterozygous Non-showy (AC)；Blue fluorescence represents the homozy-

gous Non-showy (CC).

图 5 中蟠 17 号自交群体的 KASP 标记基因分型图

Fig. 5 Genotyping map of KASP marker in self-crossing population of Zhongpan 17

a
b

**. p＜0.01.

图 6 中蟠 17 号自交群体花冠直径箱型图

Fig. 6 Box plot of flower diameter in the offsprings of

Zhongpan 17

图 7 中蟠 17 号自交群体花冠直径聚类分析

Fig. 7 Cluster analysis of flower diameter in offsprings of

Zhongpan 17

纯合铃形 Non-showy(C)

杂合铃形 Non-showy(Z)

蔷薇形 Showy
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0
纯合铃形

Non-showy(C)
杂合铃形

Non-showy(Z)
蔷薇形
Showy

表 5 基因型与表型比对结果

Table 5 Comparison of genotype and phenotype for flower type

位点信息

Loci name

Pp08：14 484 624

物理位置

Position

Pp08：14 484 624

纯合铃形

Non-showy（C）

CC

杂合铃形

Non-showy（Z）

AC

蔷薇形

Showy

AA

x2值

x2 value

0.007

p值
p value

0.001 3

正确率

Accuracy/%

98.44%

**

**
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现纯合铃形和杂合铃形关系更近，较蔷薇形关系

较远。

3 讨 论

在花型分类中，育种家更倾向于培育花冠直径

大且重瓣的蔷薇形花，比如：洒红龙柱、报春、迎春、

满天红等[13-16]。花冠直径大小也一直被认为是区分

铃形/蔷薇形的标准之一，因此开发控制花型的分子

标记，对观赏桃花分子育种具有重要指导意义。

有研究推断花的大小进化轨迹是从小花到大

花，此过程要经过多年的遗传变异和自然选择[17-18]。

Landis等[19]的研究发现，黄花菜种群的花从种质的

起源到现在变大了 2.5倍；Mojica等[20]的研究发现，

在自然变异中，大的菊花需要花费2000年的时间才

能从小的菊花突变而来。花型是影响交配系统进化

和繁殖成功的一个关键生态性状，传粉者、天敌和非

生物环境是花型变异的驱动力，花型差异通常与不

同的传粉者有关，形成传粉综合征[21]，花型一直被认

为是操控传粉者的一种适应方式[22-23]，促进花型向着

大花型的方向进化，更有利于传粉者授粉。但是一

些物种花形态的差异往往不符合这一推断，有研究

发现，自交群体的起源是和他们祖先非常接近的杂

交群体，从异花授粉到自花授粉伴随着花的形态学

向“自交综合征”的显著变化，其特征就是花的大小

缩小，花的性状大多数变异是由群体遗传变异而来，

但是花形态上的某些差异可能归因于一个单独的进

化史[24]。桃就是典型的自花授粉植物，虽然铃形对

蔷薇形为显性，但是上海水蜜作为栽培桃的祖

先[25-26]，其花型为蔷薇形，并且有研究报道GF677（蔷

薇形）与红根甘肃桃1号（蔷薇形）杂交，后代出现了

广泛的分离，F1代出现了铃形花，因此铃形花可能是

桃、扁桃与甘肃桃种间杂交而来的[27]。综合桃花的

发展和进化史，从而推断铃形花可能从蔷薇形花中

突变而来。研究桃花型的进化史，首先需明确控

制花型的关键基因，尽管此前对于铃形/蔷薇形的

定位做了大量研究，将关键基因定位在 8号染色体

14 Mb~16 Mb之间，但具体位置一直存在差异。笔

者在本研究中利用基于 SV的GWAS分析，最显著

的信号位于 8号染色体ms179810转座子，x2检验结

果却表明转座子的插入与缺失与花型没有显著的相

关性，但在该定位区间挖掘到一个与表型相关度极

高的 SNP（Pp08:14 484 624 bp），经查阅文献资料，

孟歌等[8]利用199份桃资源，筛选到1 042 687个SNP

标记，利用GWAS分析找到同样的位点，经鉴定与

表型的准确率在93.46%。笔者通过改进引物、增加

验证群体，提出并验证了纯合铃形的存在，因此该标

记在桃自然群体中表型符合率在98.62%，在杂交群

体中表型准确率在98.44%，证明该位点不仅可作为

区分铃形/蔷薇形的分子标记，还可以作为区分纯合

铃形/杂合铃形的分子标记。

4 结 论

笔者根据桃基因组Pp08：14 484 624 bp处的变

异类型以及桃花型的调查结果，首次将铃形花细分

为纯合铃形和杂合铃形，且开发了同时鉴定纯合铃

形、杂合铃形及蔷薇形的分子标记。纯合铃形种质

资源的鉴定，为鉴定与挖掘提供新的实验材料，推动

了桃花型的研究进展。
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