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摘要：【目的】将野生多毛番茄中的高产基因渗入到普通番茄骨干亲本以创造高产番茄育种材料。【方法】

TA1229 是野生多毛番茄（Lycopersicon hirsutum acc.）LA1777 的一个近等基因系，带有来源于 LA1777 的高产

基因（QTL）。通过杂交、回交和分子标记辅助选择方法对 TA1229×9706 的 BC1 群体进行遗传分析。【结果】获得

23 个比 TA1229 含有的外源染色体片段更短的渐渗系，其中 16 个渐渗系为高产番茄材料，并检测到了一个影响番

茄成熟果实平均重量的 QTL，将其定位于标记 TG53 和 TG158 之间。【结论】16 份渐参系可用作为高产番茄新种质。 
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Abstract: 【Objective】Using high yield genes from wild tomato can enrich tomato breeding resources and accelerate tomato 

breeding programs.【Method】In this study, the near-isogenic line TA1229, containing a 24-cM introgression at the bottom of 
chromosome 1 from Lycopersicon hirsutum acc.LA1777, affected several high yield traits. The TA1229×9706 BC1 population was 
analyzed by marker-assisted selection and the traits of the population were evaluated.【Result】Twenty-three recombinant individuals 
carrying a shorter segment than TA1229 were obtained. Among them,16 lines with the chromosome 1 recombinant segment 
increased tomato yield. QTL affecting yield was found between TG53 and TG158.【Conclusion】Sixteen recombinant lines are useful 
for improvement of tomato varieties. 
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0  引言 

【研究意义】番茄（Lycopersicon esculentem Mill）
的丰产稳产是其育种研究及生产实践中的重要目标之

一[1,2]。近 20 年来，传统的产量育种已取得了长足的

进展，育成的番茄品种比对照增产 20%～30%[1]。但

是，长期以来利用较高的选择压，导致目前番茄育种

依赖于很窄的遗传背景[3,4]，利用常规育种技术和现有

的资源很难育成超过当前最好栽培品种产量 10%的新

品种。【前人研究进展】有研究表明[5~8]，在多毛番茄

（L.hirsutum）、潘那利番茄（L.pennellii）、醋栗番

茄（L.pimpinellifolium）、小花番茄（L.parviflorum）、

奇美留斯基番茄（L.chmielewskii）等果实小、产量低

的野生和未驯化的番茄中存在增加产量的 QTL
（quantitative trait loci）。国内外为了利用这些 QTL
进行了系统研究，共鉴定了 40 多个与番茄产量有关的

QTL，建立了其近等基因系（QTL-NILs）[9~13]，并克

隆了一个具有负作用的 QTL：fw2.2[14,15]，这些 QTL
分布于番茄的 12 条染色体上，主要集中在染色体 1、
2、3、4、8 上。【本研究切入点】目前存在的问题是
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QTL 近等基因系中含有的野生番茄的染色体片段长

度较长，QTLs 与小果实等不良基因间连锁累赘的影

响比较大，在育种中直接利用难度较大[3,5]。因此，打

破连锁累赘，将野生资源中的高产 QTL 导入到优良的

栽培骨干亲本中，实现高产基因的聚合，将极大地推

动产量育种。【拟解决的关键问题】本课题组通过国

际合作获得了一系列近等基因系材料，其中 TA1229
是多毛番茄的 1 个近等基因系[5]，含有来自多毛番茄

第 1 染色体底端的长 24 cM 的 DNA 片段。已经证明，

该片段含有增加产量的 QTL，能增加植株重量和果实

重量，在植株生长的晚期阶段仍能维持其生长率，维

持营养生长与生殖生长之间的转化[5]。本研究旨在结

合常规育种技术和分子标记辅助选择手段，将 TA1229
中的高产QTL渗入到本课题组优良骨干亲本9706中，

以期获得高产番茄育种种质。 

1  材料与方法 

1.1  材料及性状调查  

（1）TA1229，来源于美国番茄遗传资源中心

（tomato genetics resource center，TGRC），是野生多

毛番茄（L. hirsutum）LA1777 的一个亚近等基因系，

含有来源于 LA1777 长约 24 cM 的染色体片段；栽培

番茄骨干材料 9706，来自中国农业科学院蔬菜花卉研

究所鲜食番茄组，果实粉红色，无限生长类型，产量

高，抗病毒病、叶霉病和枯萎病；（2）216，TA1229
与 9706 的 F1 代；（3）261，用 9706 为轮回亲本的

BC1 代。 

TA1229、9706 及其 F1代于 2004 年 1 月种植于日

光温室中，2005 年春季将 BC1 代种植于露地，平均

每 0.7 m2种植 1 株，共 160 株。 
分单株对各个指标进行调查。产量从第 1 穗果实

转色期开始调查，每隔 5～10 d 调查 1 次，共调查 5
次。其中第 1～4 次只调查各单株的成熟果实数量和重

量，第 5 次将每株上的所有果实摘下，分别调查成熟

果实和绿果的数量和重量。在第 2 次和第 3 次调查时，

取每株上能代表该植株果实大小的 3 个果实，分别测

量其横径、纵径和心室数。在植株拉秧时，分别测定

各株的叶重、茎重。最后统计各个单株的成熟果实平

均重、青果平均重、果实平均重、坐果率（果实总个

数÷总花数）以及果型指数（果实平均直径÷果实平均

纵径）等。 
1.2  CAPS 分析 

待幼苗长到八叶期，采用 CTAB 法提取嫩叶

DNA。 
对 Cornell 大学网址（www. sgn. cornell. edu 

/maps /tomato-arabidopsis）公布的潘那利番茄第 1 染

色体末端的 8 个 RFLP 标记 TG17、TG27、TG53、
TG158、TG269、TG476、TG580 和 TG617 标记进行

酶切扩增多态性序列（cleaved amplified polymorphic 
secquence，CAPS）标记的转化。引物由 Primer3    
程序（ http://www-genome.wi.mit.edu/cgi-bin/primer/ 
primer3.cgi）设计，标记名称仍用原来 RFLP 标记的

名称，引物由上海生工生物技术服务有限公司合成

（表 1）。 

 
表 1  根据 RFLP 标记序列设计的 CAPS 引物 

Table 1  The designed primers of CAPS from RFLP markers 
标记 Primer 左侧引物 Left primer 右侧引物 Right primer 
TG17 5´-CGGCTGTGTACGTATCTGGA-3´ 5´-AAATCAATTGAACCGGCTGT-3´ 
TG27 5´-ACCAATTTTGTCGGTGTCAA-3´ 5´-CTTTTTAAACGCCCAACTGC-3´ 
TG53 5´-TTCCCTGCTAGGAGGGATGA-3´ 5´-CAGAGGGTTGATCACAAACAA-3´ 
TG158 5´-TGTTTTTCTTTTAGAATGAAGTAACCT-3´ 5´-TGGTCCGTTTCACAATGTCT-3´ 
TG269 5´-CGAAGCCAAATTCTTCCTCA-3´ 5´-GTTCCCAATTTTGCTTGCAC-3´ 
TG476 5´-AAATCTGATGCTCGGCTGAT-3´ 5´-AGGCGAAGGGACCAAGTTAT-3´ 
TG580 5´-ATCGTGGGGCTGATGTATTT-3´ 5´-AGACTTTCTGGCAGCTGGAC-3´ 
TG617 5´-GTTGGTCCAAAAGGATTTGC-3´ 5´-AGCATCCGTCTGCGTATTAAA-3´ 

 
在对 RFLP 引物进行转化分析时，主要对

CAPS-PCR 反应体系中的模板 DNA 浓度、Mg2+浓度

和 PCR 循环体系中的退火温度进行优化。 
优化的 PCR 扩增体系包括：50 ng 模板 DNA、2.5

μl 10×PCR buffer、250 μmol·L-1 dNTPs（Promage）、

1.25U Taq DNA 聚合酶（Promage）、Mg2+浓度 1.5～
2.0 mmol·L-1（最终浓度）、每个 引物的浓度为 0.2 
μmol·L-1（最终浓度），最终体积为 25 μl，覆盖 20 μl
石蜡油以防止反应过程中水分的蒸发。优化的 PCR 循
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环体系为：先 92℃ 3 min，然后 40 个扩增循环：92 ℃ 
1 min，62℃ 1.5 min，72℃ 2 min，最后一个加尾步

骤 72℃ 8 min。不同引物的退火温度在 57～61℃之

间。利用 1%琼脂糖凝胶（0.5×TBE 缓冲液）电泳 PCR
产物，每个样品加 5 μl PCR 产物，3 μl 上样缓冲液，

溴化乙锭染色，利用凝胶成像系统检测多态性。 
在 PCR 扩增产物与预期结果一致的情况下，对

PCR 产物用限制性内切酶消化。限制性内切酶反应体

系为：1.5 μl 限制性内切酶缓冲液，0.2 μl 限制性内切

酶（10 U·µl-1，TaKaRa），3.3 μl 超纯水。其中 TaqI
消化反应温度为 65℃，HinfI 消化发应温度为 37℃，

水浴中反应 3～6 h。利用 2%琼脂糖凝胶电泳酶切产

物，每个样品加 15 µl 酶切产物，3 μl 上样缓冲液，溴

化乙锭染色。在凝胶成像系统下检测酶切产物的多态

性。 

2  结果与分析 

2.1  CAPS 分析 

CAPS 分析结果表明，标记 TG27 无论改变退火

温度，还是改变 Mg2+浓度，都得不到理想的 PCR 产

物，而标记 TG269 和 TG617 得到了预期的 PCR 产物，

但经限制性内切酶消化后多态性和预期结果不一致，

这两个标记需要利用更多的限制性内切酶进行消化分

析。 
标记 TG17 在退火温度 60℃、Mg2+浓度为 2.0 

mmol·L-1 的条件，经 PCR 扩增后获得 1 条分子量为

2.4 kb 的谱带，在各种基因型之间没有多态性。PCR
产物经过限制性内切酶 TaqI 消化后，在 9706 和

TA1229 之间出现多态性。TA1229 消化后得到 2 条谱

带，其特征谱带的分子量为 1 400 bp 和 1 000 bp；9706
没有酶切位点不能被消化；杂交后代中具有两亲本的

所有特征谱带（图 1）。 
TG53 在退火温度 58℃、Mg2+浓度为 1.5 mmol·L-1

的条件下，经 PCR 扩增后获得 1 条分子量为 500 bp
的谱带，在各种基因型之间没有多态性。PCR 产物经

过限制性内切酶 TaqI 消化后，在 9706 和 TA1229 之

间出现多态性。TA1229 消化后得到 2 条谱带，其特

征谱带的分子量为 210 bp、180 bp；9706 消化后得到

2 条谱带，其特征分子量为 300 bp、110 bp；杂交后代

中具有两亲本的所有特征谱带（图 1）。 
TG158、TG476 和 TG580 也得到了类似的结果，

其电泳图谱和特征分子量如图 1 和表 2 所示。 
利用新建立的 5 个 CAPS 标记对 TA1229 与 9706

的 BC1 群体的 160 个单株进行分析（图 2 为部分单株

的结果）。TG17 的分析结果表明，含有 TA1229 特征

基因型的阳性杂和单株有 89 株，不含的有 69 株，缺

失 2 株，符合 BC1 群体 1﹕1 的性状分离规律；TG158
的分析结果表明，含有 TA1229 特征基因型的阳性杂

合单株有 82 株，不含的有 73 株，缺失 5 株，符合 BC1
群体 1﹕1 性状分离规律；TG53、TG476 和 TG580 标

记的结果也均符合 BC1 代 1﹕1 的分离规律。在利用 
                  
 

 
 

 
M：Marker; 211：TA1229; 212： 9706; 216：TA1229 与 9706 的杂交一代 
M:Marker; 211:TA1229; 212: 9706; 216: F1 generation of TA1229 and 9706 

 

图 1  标记 TG17、TG53、TG158、TG476 和 TG580 的 CAPS 分析结果 

Fig. 1  The results of analysis by using CAPS primers TG17, TG53, TG158, TG476 and TG580 
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M：Marker；211：TA1229；212：9706；216：TA1229 与 9706 的杂交一代；1～14, 16～29：212 和 216 的回交一代 

M: Marker; 211: TA1229; 212: 9706; 216: F1 generation of TA1229 and 9706; 1-14, 16-29: BC1 generation of 212 and 216 

 

图 2  利用标记 TG17、TG53、TG158、TG476、TG580 对 BC1代的分析结果 

Fig. 2  The CAPS analysis on BC1 by using marks TG17, TG53, TG158, TG476, TG580 
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表 2  5 个 RFLP 转化为 CAPS 标记后的多态性 

Table 2  The polymorphism of 5 RFLP marks after converting to CAPS 

消化后的分子量 MW after digestion (bp) 
标记 
Markers 

退火温度  
Annealing temperarure 
(℃) 

Mg2+浓度 
Mg2+ 

(mmol·L-1)

PCR 产物分子量

MW of PCR 
     (bp) 

限制性内切酶

Enzyme 

9706 TA1229 F1  
TG17 60 2.0 2400 TaqI 2400 1400+1000 2400+1400+1000 
TG53 58 1.5 400 TaqI 300+110 210+180 300+210+180+110 
TG158 57 1.5 2350 HinfI 750+290+280+220+180 650+290+220+180 750+650+290+220+180
TG476 58 1.5 1400 TaqI 450+310+200 550+330+210+200 550+450+330+210+200
TG580 61 1.5 1450 TaqI 880+540 1400 1400+880+540 

 

上述标记对 BC1 群体进行分析后，得到标记间发生交

换的单株 23 株，分别为 261－7、13、14、15、52、
54、65、79、80、82、85、86、132、133、134、135、
139、142、143、144、145、149、150。 

2.2  QTL 分析和高产番茄材料的获得 

2.2.1   QTL 分析  采用软件 MAPQTL4.0 对 5 个

CAPS 标记进行连锁分析并对影响番茄产量的各个分

量进行 QTL 分析。 
通过连锁分析将 5 个标记定位于第 1 染色体上，

其在染色体上的顺序为：TG53、TG158、TG476、TG850
和 TG17，其遗传距离分别为 7.5、1.8、0.6 和 1.3 cM，

共覆盖长为 11.3 cM 的染色体片段。（图 3）。 
通过对影响番茄产量的各个分量进行 QTL 分析，

在 Permutation Test 命令下，成熟果实平均重量所得到

的 LOD 阈值为 12.5，对此性状进行多模型 QTL 作图

（multiple QTL model）得图 3。由图 3 可知，图中的

2 个峰值（1和 2）所对应的 LOD值分别为 15.5 和 14.5，
均大于 LOD 阈值 12.5，因此可将控制成熟果实平均

重的 QTL 粗略定位在 TG53 和 TG158 之间约 7.5 cM
的位置。 
2.2.2  高产番茄材料的获得  从 BC1 代的 160 株番

茄材料中筛选出了 16 个在 TG53 和 TG158 之间发生

单交换的单株。其中 261－7、13、14、15、79、85、
86、132、133、134、142、144、145、150 的基因型

为（0，1）型；261－54，65 的基因型为（1，0）型。

其成熟果平均单果重位于前 3 位的有 8 株（图 4），

分别为 261－144（0.14 kg）、261－133（0.12 kg）、

261－150（0.12 kg）、261－54（0.11 kg）、261－65
（0.11 kg）、261－79（0.11 kg）、261－132（0.11 kg）、
261－142（0.11kg）。以基因型为（0，0）和基因型

为（1，1）的材料为对照，经方差分析结果表明，这

16 份材料的成熟果实平均重量显著高于对照，因此初

步判定控制成熟果实平均重量的 QTL 对产量的影响

为正效应，而这 16 份材料可作为高产番茄的新种质。 

 

 

横轴为 TG17、TG53、TG158、TG476、TG580 在染色体上的位置。纵

轴为 LOD 值，峰值为 QTL 在染色体上的位点，水平的虚线代表 QTL
阈值   
The abscissas correspond to the positions of TG17, TG53, TG158, TG476, 
TG580 in chromosome 1, the y-axis corresponds to LOD and the peak value 
corresponds to the QTL site on the chromosome, the site of dashed line is 
the threshoud value of QTL 

 

图 3  成熟果平均重多模型 QTL 图 

Fig. 3  The multiple QTL model of the average weight of 

ripeness fruit  

3  讨论 

3.1  本试验获得的 5 个标记在染色体上的位置

TG53、TG158、TG476、TG580 和 TG17 和康奈尔大

学 网 址 （ http://www.sgn.cornell.edu/maps/tomato_ 
arabidopsis/chr1c.pl）公布的潘那利番茄图谱上的标记

顺序（TG17、TG53、TG158、TG476 和 TG580）有

差异。本研究中针对多毛番茄长为 24 cM 的染色体片

段利用 160 个单株构成的 BC1 群体进行了遗传分析，

相当于用 1 万多个单株构成的群体对整个基因组进行

的分析。利用 5 个标记对 23 个重组单株进行多次重复

分析的结果均一致。因此，本研究中得到的 5 个 CAPS
标记在染色体上的顺序结果是可靠的。发生在该染色

体片段上的标记顺序的差别可能是引起多毛番茄和潘

那利番茄形态特征差异的重要的遗传原因之一，因此，  
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图 4  番茄第 1 染色体末端长 11.3 cM 片段的分子遗传图谱 

Fig. 4  The molecular genetic map of the 11.3 cM fragment from the bottom of chromosome1 

 

进一步对潘那利番茄和多毛番茄该染色体片段进行序

列分析和遗传研究，可探索番茄的进化过程。 

3.2  关于控制果重的基因，前人的研究结果表明平均

单果重以特殊配合力为主，占 60.1%，而一般配合力

占 39.9%，果重的狭义遗传力较小，受环境的影响较

大，分别为 17.65%～24.9%和 46.67%[18]。1999 年

Grandillo[6]和 Tanksley[12]总结了自 1982 到 1998 对番

茄果重 QTL 研究结果，根据分子图谱上标出的果重

QTL 位置来看，已遍及番茄的全部 12 条染色体，其

中通过至少两个以上相互独立的研究所确定的同一果

重 QTL 已有 28 个，在第 1 染色体上有 3 个。2000 年

在多毛番茄第 1 染色体末端长 40 cM 的染色体片段上

CT70A 和 TG375 之间也检测到一个控制番茄平均果

重的 QTL[5]。在第 1 染色体末端的果重基因都存在一

个普遍的特点，就是和可溶性固形物、果实颜色等重

要的农艺性状紧密连锁。例如余诞年根据对皮色、封

顶性和橙色果肉与果重的关系的分析，指出果重基因

分别与 Y、y 基因，Sp、sp 基因和 T、t 基因连锁[18]。 
已有的研究结果表明[5]，在多毛番茄第 1 染色体

末端长 24 cM 的染色体片段上，在 TG158 和 TG27 之

间存在影响单株总产量的 QTL。但在本试验中未检测

出该 QTL，其原因有：（1）未利用在该染色体片段

上饱和的分子标记；但本试验只利用了 5 个 CAPS 标

记，这对该染色体片段上控制产量的 QTL 进行精细定

位是不够的；（2）由于产量性状受环境影响较大，而

现有的 BC1 世代较低，受外因影响更大，若能将其延

续到 BC2，BC3 代，将会增加 QTL 定位的精确度。 
3.3  试验得到的16份高产QTL材料，除产量较高外，

其长势、叶重、茎重等指标都显著高于对照，可应用

于番茄育种和分布于该染色体片段上的基因或 QTL
的克隆中。特别是近等基因系 261－54 和 261－65 的

外源染色体片段比较短，这两份材料对减少连锁累赘，

建立完全以普通材料作为遗传背景的亚近等基因系，

控制番茄产量平均重 QTL 进行更进一步的定位将有

更为重要的作用。 
3.4  下一步的工作将建立该染色体片段更为饱和的

扩增片段长度多态性（ amplified fragment length 
polymorphism，AFLP）、随机扩增多态性 DNA（random 
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amplified polymorphic DNA，RAPD）等分子标记。对

16 份材料建立高代回交 QTL 分析（ advanced 
backcross-QTL analysis，AB-QTL）分析策略[6,12]，在

对果重 QTL 进行分析的同时，减少连锁累赘，得到超

高产量的番茄新种质，更好地指导番茄育种实践。 

4  结论 

将潘那利番茄第 1 染色体末端的 5 个 RFLP 标记

TG17、TG53、TG158、TG476 和 TG580 转化为 CAPS
标记。该结果对于提高番茄遗传图谱中的分子标记利

用率，提高分子标记辅助选择效率和降低分析成本有

重要意义。检测到了控制番茄成熟果实重量的 QTL，
并定位于 TG53 和TG158之间，QTL的效应为正效应。

研究还获得了 16 株含高产番茄新种质，拓宽了番茄产

量育种的资源。 
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