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4个抗桃蚜（Myzus persicae Sülzer）分子标记育种应用

陈雪嘉，刘铭杰，吴金龙，王新卫，陈昌文，李 勇*，王力荣*

（中国农业科学院郑州果树研究所，郑州 450009）

摘 要：【目的】通过对桃蚜发生情况的表型评价，利用已开发的抗桃蚜分子标记筛选抗桃蚜桃树单株，并鉴定其抗桃

蚜基因型，为桃育种工作中抗桃蚜亲本的选择提供帮助。【方法】以山桃（Prunus daviadina）、寿星桃（P. persica var. den-

sa）和普通栽培桃（P. persia）抗性来源的杂交群体后代及其亲本以及育成抗桃蚜观赏桃品种为材料，选用与桃抗桃蚜

相关的4个分子标记，分别为 InDel24、InDel23、P62和QMR，结合桃蚜高发时期表型鉴定的结果，对以上4种分子标记

进行有效性验证，用聚丙烯酰胺凝胶电泳技术检测PCR产物，分析确定各个样品的基因型，与农艺性状结合，筛选抗

桃蚜优质单株。【结果】（1）InDel24分子标记在具有山桃抗桃蚜来源的杂交群体中通用性较强，在以帚形山桃为亲本的

杂交后代中，分子标记的准确率均≥99.21%；（2）P62分子标记的准确率在具有寿星桃抗桃蚜来源的杂交群体中，达到

了99.21%；（3）InDel23、InDel24和P62均无法在具有抗桃蚜性的普通桃杂交后代中扩增出多态性片段，不能对抗桃蚜

性状进行区分，QMR分子标记则有明显的条带可以区分是否抗桃蚜，准确率为62.61%；（4）在帚形山桃F3群体中，筛

选出12个抗桃蚜且具有优异农艺性状的单株；（5）明确了8个育成抗蚜观赏桃品种抗桃蚜性来源并确定其基因型。【结

论】在所用的群体中，InDel24和P62分别对山桃和寿星桃来源的抗桃蚜植株具有高准确率，且 InDel24在帚形山桃后

代中通用性强，而在普通桃抗性来源的抗桃蚜后代中，仅有QMR分子标记可以对抗桃蚜性状进行区分。
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Application of four molecular markers for breeding peach aphid (Myzus
persicae Sülzer) resistance
CHEN Xuejia, LIU Mingjie, WU Jinlong, WANG Xinwei, CHEN Changwen, LI Yong*, WANG Lirong*

(Zhengzhou Fruit Research Institute, Chinese Academy of Agricultural Sciences, Zhengzhou 450009, Henan, China)

Abstract:【Objective】Phenotypic evaluation of green peach aphid (Myzus persicae Sülzer) infestation

was conducted during the peak occurrence period in spring. The developed molecular markers for aphid

resistance were validated on a large scale within the population. Highly accurate molecular markers

were employed to screen out aphid-resistant peach individuals, followed by genotyping to identify their

resistance-associated alleles. This study provides valuable support for selecting aphid-resistant parental

lines in peach breeding programs.【Methods】Using hybrid progeny derived from resistant sources of

Prunus davidiana, P. persica var. densa, and cultivated peach (P. persica), along with their parental

lines and developed aphid- resistant ornamental peach cultivars, we monitored green peach aphid (M.

persicae) infestations from March to May, with weekly surveys. For each plant in the surveyed popula-

tion, tender leaves were sampled, and genomic DNA was extracted via the Cetyltrimethylammonium

Bromide (CTAB) method. Four molecular markers linked to aphid resistance (InDel24, InDel23, P62,

and QMR) were selected for PCR amplification using the extracted DNA as a template. The amplifica-

tion products were separated by polyacrylamide gel electrophoresis, visualized, and analyzed. The uni-
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versality and accuracy of these markers were evaluated by integrating phenotypic data from peak aphid

infestation periods. Validated markers were then applied to aphid-resistant ornamental peach cultivars.

Additionally, from June to July, fruit maturity was assessed weekly. Six fruits at 80% maturity, uniform-

ly distributed on the outer canopy, were sampled per tree to measure single-fruit weight and soluble sol-

id content (SSC). These data were combined to screen for elite aphid-resistant individuals with desir-

able fruit quality traits.【Results】(1) The InDel24 molecular marker originated from the Zhou Xing

Shan Tao (ZXST), demonstrated strong universality in hybrid populations derived from ZXST with

aphid resistance. In progeny populations from the cross between ZXST and Nan Yi Qu Xi 29-13, the

marker achieved accuracy rates of 100%, 99.21%, 100%, and 100% in populations 1, 2, 3 and 4, respec-

tively, confirming its utility for genotyping these hybrids. However, this marker showed no applicability

in other resistant populations. The P62 marker exhibited 99.21% accuracy in hybrid populations with P.

persica var. densa ancestry (population 4), but proved ineffective in other genetic backgrounds. Nota-

bly, neither InDel24 nor P62 could amplify polymorphic fragments in resistant P. persica progeny (pop-

ulation 5), rendering them unsuitable for genotyping aphid- resistant genotypes in this population. Al-

though derived from P. persica resistance, the InDel23 marker similarly failed to differentiate genotypes

in population 5. In contrast, the QMR marker produced distinct bands enabling genotype discrimina-

tion, albeit with a modest accuracy rate of 62.61%. It is noteworthy that while the P62 marker success-

fully amplified homologous genes in both ZXST and Nan Yi Qu Xi 29-13, validation experiments con-

firmed its inability to discriminate genotypes in their hybrid progeny. (2) In the F3 progeny population

derived from ZXST hybrids, fruit maturation was concentrated between late June and mid- July. The

fruit size predominantly fell into the small-fruit category (50 g＜average single fruit weight ≤ 100 g),

with four individuals reaching the medium-fruit standard (100 g＜average single fruit weight ≤ 150 g).

All evaluated individuals exhibited high soluble solid content (SSC) levels (12% ≤ SSC＜14%), with

nine plants achieving the extremely high standard (SSC ≥ 14%). Based on these comprehensive evalua-

tions, we identified 12 aphid-resistant individuals with superior agronomic traits that were suitable for

direct selection in breeding programs. (3) Using the above molecular markers, the genotypes of the bred

peach aphid- resistant ornamental peach varieties were identified and their resistance sources were

traced. It was found that the resistance band of Bao Chun could only be detected in the peach aphid-re-

sistant marker from ZXST, and the genotype was AAbb; the resistance bands of Zhong Bi Zhi Chun

Shou Xing, Zhong Bi Hong Long Zhu and Zhong Bi Fen Chong Long Zhu could only be detected in the

peach aphid- resistant marker from Shou Xing Tao, and the genotypes were all aaBB. Notably, only

three cultivars Yuan Chun, Yin Chun, and Hua Chun Shou Xing possessed dual-origin resistance. We

hypothesized that in single-resistant cultivars, heterozygous parental genotypes during hybridization led

to segregation and subsequent loss of resistance alleles from one origin in the progeny.【Conclusion】

The populations and molecular markers employed in this study encompassed three distinct sources of

green peach aphid resistance. Among these, InDel24 and P62 demonstrated high accuracy rates for

aphid-resistant plants and their hybrid progenies derived from P. davidiana and P. persica var. densa, re-

spectively, indicating significant potential for breeding applications. However, in aphid-resistant proge-

ny originating from P. persica sources, none of the three markers (InDel24, InDel23, or P62) could ef-

fectively discriminate resistant genotypes, with the exception of QMR. Notably, the QMR marker exhib-

ited only moderate accuracy (62.61%), suggesting that further research is required to develop more reli-

able molecular markers for identifying aphid resistance in cultivated peach germplasm.
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桃[Prunus persica（L.）Batsch]是蔷薇科李属核

果类落叶果树，原产于中国西部，是中国重要的经济

树种之一。桃蚜（Myzus persicae Sulzer）危害是造成

桃树减产和桃果实品质降低的一个重要因素，不仅

是直接取食造成危害，还间接导致光合效率下降以

及蚜虫取食造成病毒传播等，对桃农造成的损失更

大[1]。自20世纪90年代以来，国内外研究机构鉴定

了多份抗性种质资源，包括法国农科院鉴定了 3份

抗桃蚜种质，分别是 Rubra、Weeping flower peach

（后文简写为WFP）和山桃P1908[2-4]；王力荣等[5]2001

年对国内 419份资源进行抗桃蚜鉴定，发现山桃（P.

davidiana）和寿星桃（P. persica var. densa）类抗桃蚜

性较强，筛选出了帚形山桃、红寿星、粉寿星等抗桃

蚜种质。但目前产业中抗性品种严重匮乏，抗性种

质中帚形山桃和山桃 P1908为野生近缘种，Rubira

主要作为砧木，而WFP（P. persica var. weeping）和寿

星桃类主要作为观赏桃品种，在鲜食桃中直接利用

较为困难。目前主要报道的抗桃蚜普通桃只有毛桃

种质 2013-04-20R[6]和栽培桃来源的 09南 3-30[7]等，

无法满足桃抗桃蚜育种的需求。在生产中，桃蚜主

要利用农药进行防治，不仅影响桃产业绿色健康发

展，而且污染环境。因此，挖掘利用抗性种质资源，

开发抗性育种分子标记，培育抗桃蚜桃品种是解决

桃蚜危害的根本途径。

目前已挖掘到了多个抗桃蚜位点。1994 年，

Monet等[4]鉴定出WFP的抗桃蚜性状是由Rm1单基

因显性控制的，并由 Pascal等[8]在 2017年将Rm1定

位到 1号染色体底部；Sauge等[9]推测Rubira抗桃蚜

性由Rm2单基因显性控制，Lambert等[10-11]将Rm2也

定位到了 1号染色体末端，随后又将Rm2定位区间

进一步缩小至SNP_ICA131 130和SNP_ICA126 668

之间，包含 6个共分离的 SNP。牛良等 [12]发现寿星

桃抗性基因Rm3，该基因也为单基因显性控制，张南

南等[13]在 2017年对Rm3基因进行了定位，Pan等[14]

确定了Rm3区间内的抗桃蚜候选基因NLR1。山桃

的抗桃蚜性被认为是多基因控制的数量性状，Sauge

等[15]发现控制山桃P1908抗性的8个QTL位点分布

在7个连锁群上，并确定了主效位点位于3号染色体

上分子标记AG106附近。王君秀等[16-17]利用BSA和

关联分析，将山桃抗桃蚜主效QTL定位到 3号染色

体上 950 kb的区间，并通过以山桃的两个单倍型基

因组作为参考基因组，进一步缩小了山桃的抗桃蚜

区间，结合转录组分析，确定了山桃抗桃蚜的主效基

因PdaWRKY4。

王新卫等[18]基于山桃抗桃蚜主效QTL qGPAR-

3-1 紧密连锁的 InDel 位点，开发了山桃 InDel24 分

子标记，该标记对高抗（HR）、抗（R）和中抗（MR）3

种不同等级的抗性鉴定准确率在 95%以上，同时，

王新卫等[6]根据多年田间调查，发现了一个抗桃蚜

的毛桃种质 2013-04-20R，并根据该毛桃种质抗桃

蚜性状紧密连锁的 InDel 位点开发了 Pp-InDel-23

分子标记（后简称 InDel23）。潘磊等 [19]在进行Rm3

定位的过程中，发现了一个与其紧密连锁的 20 bp

的特异性插入片段，从而开发了 P62 分子标记，并

对该分子标记进行了通用性验证，结果表明，该标

记不仅在寿星桃类抗桃蚜分离群体中适用，在栽培

种毛桃和野生近缘种中均能进行抗桃蚜性状区

分。此外，潘磊等[7]发现了一种栽培种来源的抗桃

蚜新种质 09 南 3-30，该材料对桃蚜表现为强烈的

趋避型抗性，随后将该种质抗性位点定位在了 3号

染色体上的 5.44 Mb 候选区段内，并由此开发出

QMR分子标记[20]。

为验证抗桃蚜分子标记的准确性，促进分子标

记在育种中的应用，笔者在本研究中对 4个杂交群

体及 1个实生群体进行了抗桃蚜表型评价，结合群

体表型及育成抗桃蚜品种对4个不同来源的抗桃蚜

分子标记进行了有效性验证，确认了抗蚜观赏桃品

种的抗性来源，并在抗桃蚜群体中选出了12个抗桃

蚜且农艺性状优良的种质，为后期抗桃蚜品种的选

育提供了支撑。

1 材料和方法

1.1 材料

以育成的 8个抗桃蚜观赏桃品种、一个抗桃蚜

栽培桃品种以及 4个杂交群体和 1个实生群体及其

亲本为试验材料。其中，满天红为[2-7（白凤×红寿

星）]自然实生，白花山碧桃为（山桃×碧桃）自然杂

交，南一区西29-13为[（橡皮油桃姊妹系99-5-69×帚

形山桃）F1]自然实生。所有试验材料均来自中国农

业科学院郑州果树研究所新乡育种基地及国家葡萄

桃种质资源圃（郑州），材料信息如表1。

1.2 方法

1.2.1 农艺性状评价 为筛选优异抗性资源，对试

验材料进行基本农艺性状评价。对目标群体成熟期
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进行初步确定，在八至九成熟时进行采样，选取树冠

中部外围6个果实，每株均在相近位置选取，测量其

果实质量、可溶性固形物含量，并对其风味进行评

价，具体方法及评价标准参考王力荣等[21]编著的《桃

种质资源描述规范和数据标准》。

1.2.2 抗/感桃蚜表型鉴定 在桃蚜盛发期对未经

农药处理自然感蚜的目标群体进行表型鉴定，选取

靠上部位的嫩梢进行观察，根据嫩梢上桃蚜的有无、

卷曲程度对每个单株进行表型鉴定，具体方法及评

价标准参考王力荣等[21]编著的《桃种质资源描述规

范和数据标准》。

1.2.3 基因组DNA提取 每份材料取适量嫩叶，分

别装入 2.0 mL的离心管中，加入钢珠，在液氮中研

磨后用CTAB试剂盒（艾德莱生物公司）进行基因

组 DNA 提取，提取后用 NanoDrop1000 spectropho-

tometer（Themo Scientific）紫外分光光度计对 DNA

浓度和纯度进行测定，然后用无菌水将DNA稀释

到20 ng·μL -1保存至-20 ℃备用。

1.2.4 分子标记检测 利用前人开发的4个分子标

记 InDel24[17]、P62[19]、InDel23[6]、QMR[20]对杂交后代

群体单株进行检测，引物由北京普乐海生物科技有

限公司合成，引物序列见表 2，4个标记的PCR扩增

体系均为20 μL，包括2×Mix混合液10 μL（南京诺唯

赞生物科技股份有限公司，南京），模板DNA 1 μL

（20 ng·μL-1），上、下游引物各 1 μL（10 μmol·μL-1），

ddH2O 7 μL；反应程序为：95 ℃预变性 5 min，95 ℃

变性1 min，58 ℃退火1 min，72 ℃延伸10 s，35个循

环；72 ℃延伸5 min。反应产物用6 %聚丙烯酰胺凝

胶电泳进行检测。

1.3 数据分析

使用Microsoft Excel 2019进行数据处理。群体

抗桃蚜率/%=抗桃蚜植株数量/群体总株数×100，分

子标记准确率/%=表型与分子标记一致的株数/群体

总株数×100。

表 1 试验材料信息

Table 1 Test material information

名称

Name

报春

Baochun

元春

Yuanchun

银春

Yinchun

画春寿星

Huachunshouxing

中碧早香春

Zhongbizaoxiangchun

中碧知春寿星

Zhongbizhichunshouxing

中碧红龙柱

Zhongbihonglongzhu

中碧粉重龙柱

Zhongbifenchonglongzhu

狭叶蟠桃

Xiayepantao

组合1
Population 1

组合2
Population 2

组合3
Population 3

组合4
Population 4

组合5
Population 5

亲本

Parents

（满天红×白花山碧桃）自然实生

(Mantianhong×Baihuashanbitao) Seeding naturally

（满天红×白花山碧桃）自然实生

(Mantianhong×Baihuashanbitao) Seeding naturally

（满天红×白花山碧桃）自然实生

(Mantianhong×Baihuashanbitao) Seeding naturally

[满天红×96-6-38（北京2-7×白花山碧桃）]
[Mantianhong×96-6-38(Bei Jing2-7×Baihuashanbitao)]

（满天红×甘肃桃）自然实生

(Mantianhong×Gansutao) Seeding naturally

（红寿星×帚形山桃）自然实生

(Hongshouxing×Zhouxingshantao) Seeding naturally

（红寿星×帚形山桃）自然实生

(Hongshouxing×Zhouxingshantao) Seeding naturally

（帚形山桃×白花山碧桃）自然实生

(Zhouxingshantao×Baihuashanbitao) Seeding naturally

（朝晖×农神蟠桃）自然实生

(Zhaohui×Nongshenpantao) Seeding naturally

中农金辉×29-13（南一区西）

[Zhongnongjinhui×29-13 (Nanyiquxi)]

满天红×帚形山桃

(Mantianhong×Zhouxingshantao)

29-13（南一区西）实生

29-13 (Nanyiquxi) seeding

中油16号×29-13（南一区西）

[Zhongyou 16×29-13 (Nanyiquxi)]

农神蟠桃×平顶油蟠桃

(Nongshenpantao×Pingdingyoupantao)

群体大小

Group size

-

-

-

-

-

-

-

-

-

57

127

44

110

115

抗性来源

Resistance origin

红寿星、帚形山桃

Hongshouxing, Zhouxingshantao

红寿星、帚形山桃

Hongshouxing, Zhouxingshantao

红寿星、帚形山桃

Hongshouxing, Zhouxingshantao

红寿星、帚形山桃

Hongshouxing, Zhouxingshantao

红寿星

Hongshouxing

红寿星、帚形山桃

Hongshouxing, Zhouxingshantao

红寿星、帚形山桃

Hongshouxing, Zhouxingshantao

帚形山桃

Zhouxingshantao

农神蟠桃

Nongshenpantao

帚形山桃

Zhouxingshantao

红寿星、帚形山桃

Hongshouxing, Zhouxingshantao

帚形山桃

Zhouxingshantao

帚形山桃

Zhouxingshantao

农神蟠桃

Nongshenpantao
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2 结果与分析

2.1 表型鉴定结果

抗桃蚜植株嫩叶舒展，未见蚜虫或者有零星几

只，未对植株造成任何影响，而不抗桃蚜的植株嫩叶

甚至整个枝头叶片均卷曲，严重影响植株生长，如图

1。杂交群体田间调查结果见表3，组合1、组合3、组

合4所有单株均为抗桃蚜植株，抗桃蚜等级为高抗；

组合 2抗桃蚜率为 99.21%，126株抗桃蚜植株均为

高抗，1 株感蚜植株为高感；组合 5 抗桃蚜率为

63.48%，其中抗桃蚜植株与感蚜植株分别为73株和

42株（χc
2=8.37＞χ2

0.05=3.84，p＜0.05），不符合孟德尔

遗传 1∶1的分离规律。杂交组合的亲本中，南一区

西 29-13、满天红、帚形山桃、农神蟠桃为抗蚜亲本，

而中农金辉、中油 16 号、平顶油蟠桃为感蚜亲本。

报春、元春、银春、满天红、画春寿星、中碧早香春、中

碧知春寿星、中碧红龙柱、中碧粉重龙珠、红寿星、白

花山碧桃、狭叶蟠桃均为抗蚜种质。

2.2 分子标记 InDel24的检测结果

育成品种中，报春、元春、银春、画春寿星及亲本

中白花山碧桃、帚形山桃、南一区西29-13具有山桃

来源的抗桃蚜性，其中，南一区西 29-13 为纯合抗

性，如图 2。利用 InDel分子标记 InDel24对帚形山

桃后代进行基因型检测。结果显示，在组合 1（图

3）、组合2、组合3（图4）和组合4中分子标记的准确

率分别达到了100%、99.21%、100%和100%。其中，

表 2 聚丙烯酰胺凝胶电泳所用引物序列信息

Table 2 Information on primers used for polyacrylamide gel electrophoresis

抗性来源

Types of resistance

山桃Prunus daviadina

寿星桃P. persica var. densa

栽培桃P. persia

栽培桃P. persia

引物名称

Primer name

InDel24-F

InDel24-R

P62-F

P62-R

InDel23-F

InDel23-R

QMR-20bpPCR-F

QMR-20bpPCR-R

引物序列（5'-3'）
Primer sequence (5'-3'）

CAAATGAAGCCCAGAAGCTC

ACCTTCCGAGGTTGTCTCCT

AGTTAATTTCCCAAGGTGTTCTT

TGCAAATTGTAGAGAAATTGAGAG

AACCTATCTACACCATTCACCATCC

AGGATGGATGACAACACATAGGAG

AACTTCAGGTTTTACAAACGGAG

GTGGAGCCCACCAATACAAT

图 1 抗桃蚜叶片（左）与感桃蚜叶片（右）对比

Fig. 1 Comparison between leaves resistant to green peach aphid (left) and leaves susceptible to green peach aphid (right)
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表 3 桃蚜田间自然发生情况调查

Table 3 Investigation of the natural occurrence of peach aphid in the field

杂交组合

Hybridization combinations

组合1 Population 1

组合2 Population 2

组合3 Population 3

组合4 Population 4

组合5 Population 5

群体大小

Group size

57

127

44

110

115

桃蚜发生情况 Peach aphid occurrence

HR

57

126

44

110

23

R

0

0

0

0

28

MR

0

0

0

0

22

S

0

0

0

0

27

HS

0

1

0

0

15

注：表中 HR、R、MR 为高抗、抗和中抗，抗桃蚜程度递减，S、HS 为感蚜和高感蚜，感蚜程度递增。

Note：In the Table, HR, R and MR represent high resistance, aphid resistance, and moderate resistance, with the degree of resistance decreasing; S

and HS represent aphid susceptible and highly aphid susceptible, with the degree of aphid susceptible increasing.

从左到右不同泳道分别为 Marker、报春、元春、银春、满天红、画春寿星、中碧早香春、中碧知春寿星、中碧红龙柱、中碧粉重龙珠、红寿星、白

花山碧桃、帚型山桃、29-13（南一区西）、中农金辉、中油 16 号、农神蟠桃、平顶油蟠桃、狭叶蟠桃。图 5、7、9 与此相同。

From left to right, the lanes are Marker, Baochun, Yuanchun, Yinchun, Mantianhong, Huachunshouxing, Zhongbizaoxiangchun, Zhongbizhichun-

shouxing, Zhongbihonglongzhu, Zhongbifenchonglongzhu, Hongshouxing, Baihuashanbitao, Zhouxingshantao, 29-13 (Nanyiquxi), Zhongnongjinhui,

Zhongyou 16, Nongshenpantao, Pingdingyoupantao, Xiayepantao. Figures 5, 7 and 9 are the same.

图 2 分子标记 InDel24 在部分品种及组合亲本中的条带

Fig. 2 Bands of molecular marker InDel24 in some varieties and combined parents

图 3 分子标记 InDel24 在组合 1 中的部分条带

Fig. 3 The molecular marker InDel24 is partially banded in combination 1

图 4 分子标记 InDel24 在组合 3 中的部分条带

Fig. 4 The molecular marker InDel24 is partially banded in combination 3

200 bp

150 bp

250 bp

200 bp

250 bp

200 bp

抗蚜条带 Aphid-resistant band

感蚜条带 Aphid-susceptible band

纯合抗性条带 Homozygous resistance band

杂合抗性条带 Heterozygous resistance band
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在组合 1、组合 2和组合 4中，聚丙烯酰胺凝胶电泳

均能扩增出两条清晰的条带，将抗性条带记为A，感

蚜条带记为 a，则在这3个杂交组合里所有的植株的

抗桃蚜基因型均为Aa。在组合3中，36株单株仅有

一条抗桃蚜条带，基因型为AA，为纯合抗性，其余8

株基因型为Aa，为杂合抗性。结合其亲本情况，组

合1和组合4均为母本感桃蚜父本抗桃蚜杂交组合，

父本在该位点为纯合抗性，故后代均为杂合抗桃蚜

植株，组合2母本具有寿星桃来源的抗性，但认为其

不具备山桃来源抗性，因此后代在该位点均为杂合

抗性。组合 3为纯合抗性植株实生后代，推测全部

为纯合抗性，可能由于非严格的自花授粉，出现了个

别单株为杂合抗性的情况。

2.3 分子标记 InDel23的检测结果

分子标记 Indel23对部分育成品种及杂交群体

亲本进行检验（图 5），发现育成品种中元春、银春、

满天红、画春寿星、中碧早香春、中碧知春寿星、中碧

红龙柱、中碧粉重龙柱均含有抗性条带且与表型相

符合，其中，元春、中碧早香春、中碧红龙柱为纯合抗

性。结合亲本关系及扩增结果来看，Indel23可能可

图 5 分子标记 InDel23 在部分品种及组合亲本中的条带

Fig. 5 Bands of molecular marker InDel23 in some varieties and combined parents

图 6 分子标记 InDel23 在组合 2 中的部分条带

Fig. 6 The molecular marker InDel23 is partially banded in combination 2

以用来区分满天红的抗性，如图6，推测可能扩增的

是同源基因，于是用 Indel23鉴定组合2中的96份材

料，有 26份未扩增出有效条带，70份为抗性杂合条

带，分子标记准确率为 72.92%。由于分子标记 In-

del23来自毛桃，因此分子标记 InDel23鉴定组合 5，

所有单株均扩增出了约 100 bp的条带，无法区分抗

感单株，此分子标记不适用于该群体及其后代的抗

桃蚜植株鉴定。

2.4 分子标记P62的检测结果

分子标记P62检测育成品种结果显示（图7），育

成品种中，元春、银春、画春寿星、中碧早香春、中碧

知春寿星、中碧红龙柱、中碧粉红龙柱具有寿星桃来

源的抗性；亲本中，除红寿星外，白花山碧桃、帚形山

桃、南一区西 29-13也能扩增出抗性条带，其中，中

碧早香春、中碧知春寿星、中碧红龙柱、中碧粉重龙

柱为纯合抗性。用该分子标记检测组合 1、组合 2

（图 8）和组合 3，结果显示，P62在组合 1和组合 3中

均无法有效区分抗桃蚜植株。对于组合 2，分子标

记鉴定准确率为 99.21%，所有植株均为杂合抗性，

满天红杂交群体后代可用该分子标记进行区分。该

分子标记鉴定组合5，所有单株均扩增出了约200 bp

的条带，无法区分抗感单株，此分子标记不适用于该

栽培桃群体及其后代的抗桃蚜植株鉴定。

2.5 分子标记QMR的检测结果

分子标记QMR鉴定结果显示（图9），育成品种

中，中碧知春寿星和狭叶蟠桃为抗性植株，且均为杂

100 bp

100 bp

感蚜条带 Aphid-susceptible band

抗蚜条带 Aphid-resistant band
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合抗性。鉴定组合5的结果显示（图10），在115份材

料中，分子标记鉴定结果与表型相符的有72份，准确

率为62.61%。在表型与基因型相符的72份材料中，

有6株为纯合感桃蚜植株，66株为杂合抗桃蚜植株。

2.6 抗桃蚜优株筛选

结合抗桃蚜表型鉴定及分子标记验证结果，从

抗桃蚜单株中根据果实质量、可溶性固形物含量以

及风味出发，在组合1中筛选出了12个抗桃蚜优株，

见表 5、图 11。在所挑选的优株中，以小果型为主

（50 g＜平均单果质量≤100 g），其中，ZCC-1707-95

等 4株平均单果质量达到了中果型水平（100 g＜平

均单果质量≤150 g）；可溶性固形物含量有8株达到

图 7 分子标记 P62 在部分品种及组合亲本中的条带

Fig. 7 Bands of molecular marker P62 in some varieties and combined parents

250 bp

200 bp

图 8 分子标记 P62 在组合 2 中的部分条带

Fig. 8 Molecular marker P62 in a partial band in combination 2

250 bp

200 bp

抗蚜条带 Aphid-resistant band

感蚜条带 Aphid-susceptible band

图 9 分子标记 QMR 在部分品种及组合亲本中的条带

Fig. 9 Bands of molecular marker QMR in some varieties and combined parents

200 bp

150 bp

图 10 分子标记 QMR 在组合 5 中的部分条带

Fig. 10 Molecular marker QMR in a partial band in combination 5

200 bp

150 bp

感蚜条带 Aphid-susceptible band

抗蚜条带 Aphid-resistant band
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表 5 农艺性状评价

Table 5 Evaluation of agronomic traits

名称

Name

ZCC-1704-45

ZCC-1704-53

ZCC-1704-56

ZCC-1704-57

ZCC-1704-65

ZCC-1704-69

ZCC-1704-72

ZCC-1704-73

ZCC-1704-81

ZCC-1704-85

ZCC-1707-94

ZCC-1707-95

可采熟期

Harvestable ripening period

6月中旬Mid-June

7月上旬Early July

6月中下旬Mid to late June

6月中下旬Mid to late June

6月中下旬Mid to late June

6月中下旬Mid to late June

6月中旬Mid-June

6月中下旬Mid to late June

6月中下旬Mid to late June

7月上旬Early July

6月中下旬Mid to late June

6月中下旬Mid to late June

平均单果质量

Average fruit mass/g

36.4

52.9

81.8

100.9

79. 7

89.8

89.7

106.7

83.5

82.5

106.1

120.5

w（平均可溶性固形物）

Average soluble solids content/%

16.0

16.8

15.2

14.0

15.2

16.3

12.3

18.4

13.6

17.8

13.0

13.3

风味

Flavor

浓甜Rich sweet

甜Sweet

甜Sweet

甜Sweet

浓甜Rich sweet

甜Sweet

甜Sweet

甜Sweet

浓甜Rich sweet

甜Sweet

浓甜Rich sweet

甜Sweet

基因型

Genotype

Aa

Aa

Aa

Aa

Aa

Aa

Aa

Aa

Aa

Aa

Aa

Aa

图 11 ZCC-1704-57 标准照

Fig. 11 Standard photo of ZCC-1704-57

了极高[可溶性固形物含量（w）≥14%]的标准，其余

4 株也均达到了高（12%≤可溶性固形物含量＜

14%）标准。

3 讨 论

桃对桃蚜的抗性主要有 3种，一是以山桃类为

代表的抗生性，二是以寿星桃类为代表的趋避性，三

是在栽培桃里发现的与寿星桃抗性相似但无过敏反

应的趋避性抗性。文中选用的4个分子标记来自以

上 3种抗性。Indel24来源于山桃抗性[17]，在山桃杂

交后代中进行验证时准确率高，可直接用于新品种

选育。王力荣等 [22]推测白花山碧桃为山桃与普通

桃、碧桃的杂交后代。利用山桃标记对白花山碧桃

及其后代进行验证，其中报春、元春、银春、画春寿星

均能扩增出抗性条带，验证了白花山碧桃抗性来源

于帚形山桃。InDel23分子标记来源于栽培桃种质

2013-04-20R，且标记仅在该种质的群体中进行了验

证，需要对通用性进行进一步检验[6]，文中检测该标

记在其他栽培桃中适用性的同时，发现该标记还可

以对满天红的后代进行抗桃蚜性状的区分，扩增片

段是否为同源基因有待进一步验证。P62分子标记

能够有效地区分寿星桃群体，同时，潘磊等[19]发现在

桃属近缘种中，P62也能进行抗桃蚜性状的区分，并

在后续研究中表明Rm3基因引物在野生近缘种中

ZCC-1704-57
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扩增到的基因只是其同源基因而非Rm3基因本身，

笔者在本研究中用该标记鉴定帚形山桃、南一区西

29-13及其杂交后代时发现，在帚形山桃和南一区西

29-13中能够扩增到该分子标记，但对其杂交群体进

行鉴定时，发现准确性较差。QMR分子标记开发过

程中利用的抗桃蚜亲本的抗性来源于从美国引进的

品种农神蟠桃[20]，笔者课题组在农神蟠桃的杂交后

代中发现了抗桃蚜性极强的狭叶蟠桃，在调查过程

中发现以农神蟠桃为母本的杂交群体（组合5）在田

间表现出了抗桃蚜性，并出现了表型分离，该分离比

不符孟德尔遗传规律，推测其抗桃蚜基因可能不是

单基因显性遗传。QMR分子标记在鉴别农神蟠桃

后代单株狭叶蟠桃时结果准确，而在农神蟠桃×平

顶油蟠桃杂交群体中准确率仅有 62.61%，因此，适

用于该类型的抗桃蚜标记有待进一步开发。

8个育成品种中，除中碧早香春仅有寿星桃来

源抗性外，其余 7个品种的亲本均为两种不同来源

的抗性植株，分别将山桃来源的抗/感基因型记为

A/a，寿星桃来源的抗/感基因型记为B/b，在鉴定过

程中发现，元春、银春、画春寿星同时可被山桃和寿

星桃来源的抗桃蚜标记中检测，基因型分别为

AaBb、AABb、AaBb；而报春只能在山桃来源的抗

桃蚜标记检测出抗性条带，基因型为AAbb；中碧早

香春、中碧知春寿星、中碧红龙柱、中碧粉重龙柱仅

能在寿星桃来源的抗桃蚜标记检测出抗性条带，基

因型均为 aaBB。推测单抗品种在杂交过程中亲本

基因型为杂合，后代出现了分离导致该来源的抗性

基因丢失。

在上述的遗传机制中，山桃对桃蚜的抗性是多

基因控制的数量性状，抗桃蚜机制相对于单基因

（Rm1、Rm2、Rm3）控制的抗性而言较为复杂，抗性效

果较为持久[23]，正是这一复杂性，为杂交过程中优株

的筛选创造了更多的可能性。山桃除了在抗桃蚜上

有优异表现外，在抗寒方面也胜于普通桃，Cao等[24]

研究发现，山桃抗性基因数目在进化过程中显著增

加，揭示了山桃综合抗性强的分子机制。虽然山桃

综合抗性强，但是农艺性状差，不易利用，因此需要

进行多代杂交选育，结合其复杂的抗性机制，选育出

的抗桃蚜植株可能具有丰富的表型差异，符合多样

性育种目标[25]。综上所述，在主要的抗桃蚜类型中

对已开发的分子标记进行适用性验证，具有较强的

实用意义。

4 结 论

笔者在本研究中明确了8个育成品种的抗性来

源，进一步确认了分子标记 InDel24在帚形山桃杂交

群体中的高准确率，P62分子标记可以用于准确鉴

别寿星桃及其杂交后代的抗桃蚜性状，而对于栽培

桃中的农神蟠桃群体，InDel23 和 P62 无法对其鉴

别，QMR标记准确率不高，仍然需要进一步研究。
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