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摘  要：以中国古老月季品种‘月月粉’（Rosa chinensis‘Old Blush’，用 OB 表示）为母本，‘无刺

光叶蔷薇’（Rosa wichuriana‘Basye’s Thornless’，用 W 表示）为父本，构建 F1 代共 296 个单株。从 146

对 SSR 标记中筛选出亲本间多态性好且条带清晰的 23 对 SSR 标记，对随机选择的 94 株 F1 进行杂种鉴定

和遗传分析。结果表明：筛选到 3 个纯合显性标记分别为 Fv512、Fv609 和 305，可单独一次性鉴定全部

杂种真实性；随机筛选的 94 株子代均为真杂种；20 个 SSR 标记用于基因型分析，有 9 个标记出现了偏

分离，并在统计上达到显著或极显著水平，偏分离率 45%，说明该 F1 群体基于 SSR 位点的基因型偏分离

率较高，在进行高密度遗传图谱构建时应重视偏分离标记对作图的影响；UPGMA 聚类分析显示，94 株

F1 的遗传变异大，且遗传多样性丰富，可划分为 2 个大类 7 个亚类。 
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Abstract：A segregating population of 296 F1 diploid hybrids has developed from a cross between 

Rosa chinensis‘Old Blush’（OB）as maternal plant and Rosa wichuriana‘Basye’s Thornless’（W）as 

paternal plant. In this study，twenty-three SSR markers were found polymorphic within two parents among 

one hundred and forty-six SSR marks. We selected 94 progenies randomly from F1 population，used 

twenty-three SSR marks to test the authenticity of hybrids and the genetic relationship. Three homozygous 

dominant markers（Fv512，Fv609 and 305）were screened from the SSR marker sets，each marker is 

enough to identify the entire hybrids in our population. In total，all of progenies were identified as real 

interspecific hybrids，it suggested that the hybrid reliability is very high in our F1 population. Twenty 

markers were used to examine the genotype segregation，chi-square test indicated that nine（45%）markers  
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exhibited segregation distortion with a significance levels at 5% and 1%，it suggested that F1 population have 

a high segregation distortion rate and the segregation distortion markers should be excluded when genetic 

linkage map construction. The UPGMA based dendrograms indicated that the genetic variation and diversity 

of 94 progenies was significant，and these progenies could be classified into 2 groups and 7 subgroups. 

Keywords：Rosa chinensis；Rosa wichuriana；diploid；F1 population；hybrids identification；SSR 

marker；segregation distortion 

 

月季是蔷薇科蔷薇属（Rosa L.）植物，其品种超过 33 000 种（Thomas，2000；Young，2007）。

多数切花月季品种无香，多刺，抗病性差；多数藤本月季品种为一季开花，传统杂交育种在新品种

性状改良上已不再占优势。应用分子标记可以对种质资源、杂交亲本和后代个体进行大规模的基因

型鉴定，构建遗传图谱，并与表型数据建立联系，从而大大提高育种效率和规模（盖钧镒 等，2015）。 

对杂交群体子代的鉴定与选择是构建高质量图谱的前提材料保障（Lincoln & Lander，1992）。

微卫星 DNA，即简单重复序列（SSR）以其共显性、重复性好、易于操作和不受环境影响等优点已

成为种质资源鉴定（Chetan Kumar et al.，2012）和群体遗传分析（Ellis & Burke，2007）等首选的

分子标记，如在棉花（Selvakumar et al.，2010）、向日葵（Pallavi et al.，2011）、玉米（Hipi et al.，

2013）、龙眼（胡文舜 等，2015）、柠檬（Li et al.，2015a）、水稻（Sundaram et al.，2008；Bora et al.，

2016）、粟（Kumar et al.，2016）和绿豆（Nirmala et al.，2016）等中的应用均取得了较好的结果。

近年来，月季遗传图谱构建和性状定位已取得了一定的进展（Roman et al.，2015）。 

本研究中以二倍体的中国古老月季品种‘月月粉’（OB）为母本，以从美国德克萨斯 A & M 大

学引进的‘无刺光叶蔷薇’（W）为父本，构建了 296 个单株的二倍体 F1 遗传分离群体。采用 SSR

分子标记技术对该群体进行杂种真实性鉴定和基于 SSR 位点的基因型分离情况分析，并采用

UPGMA 聚类法分析子代和亲本的遗传关系，为后期在此群体上开展遗传学研究提供材料保障和理

论支撑。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

供试材料为中国古老月季‘月月粉’（吕经娟 等，2014）和引自美国 A & M 大学的‘无刺光

叶蔷薇’（李淑斌 等，2015a），以及随机选取的二者杂交 F1 代 94 个单株（用 F1-1，F1-2，......，F1-94

表示），种植于云南省农业科学院花卉研究所国家观赏园艺工程技术研究中心苗圃。2015 年 8 月采

集叶片提取 DNA，置于–20 ℃冰箱中备用。SSR 引物序列 40 对来自于李淑斌等（2015b）的文献，

49 对来自 Yu 等（2015）的文献，60 对来自于法国国家农业科学院（INRA）。 

1.2  试验方法 

1.2.1  DNA 提取、PCR 扩增、电泳检测 

采用改良 CTAB 法提取 DNA，用 0.8%的琼脂糖胶检测质量，用紫外分光光度计将 DNA 浓度标

准化为 10 ng · μL-1。PCR 反应体系：Premix TaqTM version 2.0（购自 TaKaRa 公司，产品编号：R004A）

5.0 μL，10 μmol · L-1 primerF 0.4 μL，10 μmol · L-1 primerR 0.4 μL，模板 DNA 3.0 μL，ddH2O 1.2 μL。

PCR 反应程序：94 ℃预变性 5 min，94 ℃变性 30 s，55 ℃复性 30 s，72 ℃延伸 60 s，30 个循环；
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最后 72 ℃延伸 10 min。PCR 扩增产物在 8%的变性聚丙烯酰胺凝胶中电泳，采用银染技术显色，利

用 Image Lab 3.0 软件获取图片。 

1.2.2  杂交后代的 SSR 鉴定 

筛选出亲本间有明显特征性条带的多态性 SSR 引物，在亲本和随机选取的 94 个 F1 单株中进行

扩增，扩增结果中具有双亲特征条带的即为真杂种（胡文舜 等，2015）。对双亲位点缺失的杂种后

代样本进行重复验证。 

1.2.3  杂交后代的遗传分析 

    基因型分析用 a、b、c、d 对每个样本的不同等位基因进行标记（Gianfranceschi et al.，1998），

利用卡方测验分析 SSR 位点的基因型分离情况（Yamamoto et al.，2002）。对等位基因条带的有无

用‘0、1’矩阵统计，应用 NTSYSpc 2.20v 软件中的 Similarity-Qualitative date 工具获得 Dice 相似

系数（胡文舜 等，2015），基于获得的 Dice 相似系数数据，应用 Clustering-SAHN 工具进行 UPGMA

聚类分析，分析后代群体与亲本的遗传关系。 

2  结果与分析 

2.1  特异引物筛选 

利用父母本对 149 对 SSR 引物进行筛选，根据双亲具有特异性谱带的原则，筛选出 23 对条带

清晰、易于统计的多态性引物用于全部子代扩增（表 1）。 
 

表 1 ‘月月粉’和‘无刺光叶蔷薇’间具有多态性的 SSR 引物 

Table 1  Ploymorphic primers selected from R. chinensis‘Old Blush’and R. wichuriana‘Basye’s Thornless’ 

名称 
Name 

重复单元 
Repeat motif 

上游引物（5′–3′） 
Forward primer sequence 

下游引物（5′–3′） 
Reverse primer sequence 

Fv512 (GGA)5 AAATTCCTCCCCACCCTAAAC ATAATTGGGGGAGATACAACTGG 
Fv609 (TCT)8 AGGCTACTATCCCAACAGTGTCA ACAAAGGACACAGAGAAAAGTGC 
Fv620 (GAG)7 ATGATGAGGATGAGGATGACAAT TGCTTCACCCTTTCTACATCTTG 
Fv501 (CT)8 ACTAAACCGCCAATTTCTCTAGG CATCAGTAGTTTTCTGGAGGAGG 
Fv503 (AG)17 TGACCACTTCAGCTCCCTAATAA CCGTTTTACGTTACAGGTGTATGA 
Fv505 (GA)6 TTTATATCATGGAGCATTGACCC GATCAGATAGGGCTGATGATGAC 
FV603 (GCT)5 ATCCAGTACAGACGACAACATGA GATGTCAAGTCCATTTTGGAGAG 
FV614 (CT)28 AAACACAGACCCAGAAAAGACAA ACCTCCTCTTCCTCACCATTAAG 
304 (GA)16 GGGTCGGACTGGAAATAAGA CTTTCTCTCTGATCGCCTGC 
305 (CAAGAA)6 GATGCTGAGCAGAGCAACAG GTTGCTCGGGTTGTGAAACT 
308 (AGA)9 ATCACCTTCTGCTGAAACGG GGAGTCGAGATCACCTGAGA 
310 (ATCT)7 GGAGTCGAGATCACCTGAGA GGCTGGAGAAGCTGAAATTG 
316 (GAG)8 GTAGACGAGGATCCGAACCA ACTCAGCAGGCCGCTTATTA 
317 (TC)14 ATTCTCAAATCCAGCGAACG CCGAAATTGCCAGATCCTAT 
334 (AAAAC)3 TCTTTCAGGCCTCTCACCTT AAACGACGAAGCACCTCACT 
354 (TTGAAG)3 TAGAGCCGAAACCAGTTGCT GAGGCGTGAACGAACTAAGC 
361 (TCT)7 TGTGCCTCGAGAGGTTTCTT TTGGACTTGAAGTTGGAGGG 
373 (CT)10 ACAAACTTCGCGATTCCTCT AGTTCCAGACGTTGGAGTGC 
379 (GGA)6 GTCATCAAGGAGGACCAGGA GATCAGCGACCACCATGTC 
Rh50  TGATGAAATCATCCGAGTGTCAG TCACTTTCATTGGAATGCCAGAAT 
RW25J16 (GA)14 TGGACCTTCCCTTTGTTTCC GCTTGCCCACATATTGTTGA 
RW34L6 (CT)16 CTCCTTTAGACTCGGGACCA CAGGCACGCCATTTCTAACT 
CL4230 (CTT)20 GGATTCATGTGGGTGAAACA GCTCGAATTCCGAGAAAGTG 

2.2  F1 群体的杂种性质鉴定 

筛选的 23 对引物中 Fv512、Fv609 和 305 在亲本中的基因型为纯合显性标记 aa × bb 型（图 1），
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扩增结果显示，这 3 个标记在子代中的基因型全部为 ab 型，说明 94 个单株全部为真杂种。 

 
 

图 1  引物 Fv512 在亲本及 94 个子代中的扩增结果 

M：Marker；1 ~ 94：子代 F1-1 ~ F1-94；OB：母本‘月月粉’（aa）；W：父本‘无刺光叶蔷薇’（bb）。 

Fig. 1  Amplification of primer Fv512 in the parents and 94 progenies 

M：Marker；1–94：Progenies F1-1–F1-94；OB：Female parent‘Old Blush’（aa）；W：Male parent‘Basye’s Thornless’（bb）. 

 

标记 Fv503、354 和 Rh50 在亲本中的基因型为 ab × cc 型（图 2），316、379 和 RW25J16 在亲

本中基因型为 ab × cd 型（图 3）。其中，Fv503、354、Rh50 和 316 标记在子代中的扩增显示全部子

代均同时继承了分别来自亲本的各一个等位基因条带，而 379标记在 F1-41和 F1-49样本的扩增异常，

均出现一条母本和两条父本条带，RW25J16-9 标记在 F1-49 样本的扩增异常，同时出现了父母本的

各两条条带。 

以上 9 个标记中，除 Fv512 之外，其他 8 个标记在后代中的扩增中均出现了亲本没有的新条带，

且新条带的片段大小有规律可循，表现为相同基因型的子代中出现相同的非亲本条带。如图 2 可见，

n1 只在基因型为 bc 的个体中出现，而 n2 只在基因型为 ac 的个体中出现。亲本间基因型为 aa × ab、

ab × aa、ab × bb 或 ab × ac，即父母本有相同一条带（图 4）的 14 个 SSR 标记，在杂种后代中出现

非亲本条带的标记有 4 个，分别为 Fv501、Fv614、310 和 334。 
 

 
 

图 2  引物 354 在亲本及 94 个子代中的扩增结果 

M：Marker；1 ~ 94：子代 F1-1 ~ F1-94；OB：母本‘月月粉’（ab）；W：父本‘无刺光叶蔷薇’（cc）；n1 和 n2：子代中新条带。 

Fig. 2  Amplification of primer 354 in the parents and 94 progenies 

M：Marker；1–94：Progenies F1-1–F1-94；OB：Female parent‘Old Blush’（ab）；W：Male parent‘Basye’s Thornless’（cc）； 

n1 and n2：New bands in progenies. 
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图 3  引物 379（A）和 RW25J16-9（B）在亲本及 94 个子代中的扩增结果 

M：Marker；1 ~ 94：子代 F1-1 ~ F1-94；OB：母本‘月月粉’（ab）；W：父本‘无刺光叶蔷薇’（cd）； 

n3、n4、n5：子代中新条带；方框表示扩增异常位点。 

Fig. 3  Amplification of primer 379（A）and RW25J16-9（B）in the parents and 94 progenies 

M：Marker；1–94：Progenies F1-1–F1-94；OB：Female parent‘Old Blush’（ab）；W：Male parent‘Basye’s Thornless’（cd）； 

n3，n4，n5：New bands in progenies；Frame indicate abnormal expansion of gene loci. 

 

 
图 4  引物 308 在亲本及 94 个子代中的扩增结果 

M：Marker；1 ~ 94：子代 F1-1 ~ F1-94；OB：母本‘月月粉’（aa）；W：父本‘无刺光叶蔷薇’（ab）。 

Fig. 4  Amplification of primer 308 in the parents and 94 progenies 

M：Marker；1–94：Progenies F1-1–F1-94；OB：Female parent‘Old Blush’（aa）；W：Male parent‘Basye’s Thornless’（ab）. 
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2.3  F1 群体基于 SSR 位点的基因型分离规律 

统计 SSR 位点在 F1 代个体中的基因型分离情况，然后利用卡方检验计算样本的实际观测值与

理论推断值之间的偏离程度。由表 2 可见：标记 Fv512、Fv609 和 305 无分离；自由度为 1 的标记

Fv603、Fv614、304、308、354、361、373 和 CL4230 卡方值均小于 3.841，自由度为 3 的标记 304、

316 和 379 卡方值均小于 7.815，因此认为这 11 个 SSR 标记的等位基因分离符合孟德尔分离定律，

为正常分离；相反，自由度为 1 的标记 Fv620、Fv501、Fv503、Fv505、334、Rh50 和自由度为 3

的标记 317、RW25J16、RW34L6 的卡方值分别大于 3.841 和 7.815，表明这 9 个标记的等位基因实

际分离值与理论推测值发生了偏离，不同标记的偏分离程度不同。 
 

表 2  23 个 SSR 标记在杂种后代中的分离观察 

Table 2  Segregation observed for 23 SSRs 

名称 Name 亲本基因型 Genotype 实际观察分离比 Segregation 期望分离比 Expected ratio χ2 

Fv512 aa × bb ab = 94   
Fv609 aa × bb ab = 94   
Fv620 ab × bb ab︰bb = 67︰27 1︰1 17.02*** 
Fv501 ab × aa ab︰aa = 61︰33 1︰1  8.34** 
Fv503 ab × cc bc︰ac = 60︰34 1︰1  7.19** 
Fv505 ab × aa ab︰aa = 62︰32 1︰1  9.57** 
FV603 ab × aa aa︰ab = 48︰46 1︰1  0.17 
Fv614 aa × ab aa︰ab = 47︰47 1︰1  0  
304 ab × ac aa︰ab︰ac︰bc = 22︰27︰22︰23 1︰1︰1︰1  0.72  
305 aa × bb ab = 94   
308 aa × ab aa︰ab = 50︰44 1︰1  1.53  
310 ab × bb ab︰bb = 48︰45（1 个缺失 One progeny was absence） 1︰1  0.09  
316 ab × cd ac︰ad︰bc︰bd = 21︰22︰27︰24 1︰1︰1︰1  0.89  
317 ab × cd ac︰ad︰bc︰bd = 33︰54︰4︰3 1︰1︰1︰1 77.49*** 
334 ab × ac aa︰ab︰ac︰bc = 15︰26︰18︰35 1︰1 10.25* 
354 ab × cc ac︰bc = 42︰52 1︰1  1.06  
361 ab × bb ab︰bb = 49︰45 1︰1  0.17  
373 ab × cc ac︰bc = 44︰50 1︰1  0.19  
379 ab × cd ac︰ad︰bc︰bd = 24︰30︰18︰22 1︰1︰1︰1  3.19  
Rh50 ab × cc ac︰bc = 62︰32 1︰1  9.57** 
RW25J16 ab × cd ac︰ad︰bc︰bd = 40︰0︰39︰15 1︰1︰1︰1 48.38*** 
RW34L6 ab × ac aa︰ab︰ac︰bc = 39︰30︰6︰19 1︰1︰1︰1 25.91*** 
CL4230 ab × cc ac︰bc = 52︰42 1︰1  1.06  

*：0.01 < P ≤ 0.05；**：0.001 < P ≤ 0.01；***：P ≤ 0.001. 

2.4  亲本与 F1 代杂种的聚类分析 

统计具有基因型分离的 20 对 SSR 引物在亲本和 94 株 F1 中的扩增结果，共获得 52 个等位基因，

以此建立 0、1 矩阵，应用 NTSYSpc 2.20v 软件中的 Similarity-Qualitative date 工具获得 Dice 相似系

数数据。结果显示：两个亲本间的遗传背景差异较大，相似系数仅有 0.349；94 株 F1 杂种间的相似

系数介于 0.431 ~ 0.957，其中 F1-9 与 F1-91 的遗传相似性最小，F1-26 和 F1-40 遗传相似性最大；94

株 F1 分别与母本 OB 的相似系数介于 0.588 ~ 0.740，平均相似系数为 0.671，其中 F1-11 与 OB 的遗

传相似性最小，F1-5 与 OB 的遗传相似性最大；94 株 F1 分别与父本 W 的相似系数介于 0.612 ~ 0.780，

平均相似系数为 0.674，其中 F1-56、F1-60 与父本遗传相似性最小，F1-11 与 W 遗传相似性最大。 

基于获得的 Dice 相似系数数据，应用 Clustering-SAHN 工具进行 UPGMA 聚类分析（图 5）。在

相似系数 0.678 处可将 94 株 F1 划分为 2 大类：第Ⅰ类与 OB 聚类在一起，共 62 株，占 66%；第Ⅱ

类与 W 聚类在一起，共 32 株，占 34%。在相似系数 0.752 处可进一步将第Ⅰ类 F1 细分为 4 个亚类，

第Ⅱ类 F1 细分为 3 个亚类。上述表明，杂交后代产生了广泛的遗传变异，多样性丰富。 
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图 5  亲本与 94 株杂种后代遗传关系的聚类图 

Fig. 5  Dendrograms of parents and ninety-four progenies 

3  讨论 

3.1  杂种后代的真实性鉴定和不同 SSR 标记的鉴定能力分析 

亲本间具有多态性的不同 SSR 标记的杂种鉴定能力亦不相同，根据鉴定能力将其划分为 3 种类
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型。第 1 类，纯合显性标记 aa × bb 型，理论上只需 1 个标记即可鉴定出全部的杂种后代（韩国辉 等，

2010）。如本研究中筛选出的 3 个纯合显性标记 Fv512、Fv609 和 305，对 OB × W 组合的鉴定表明

每个标记的杂种鉴定效率均达到 100%，是理想的种子纯度鉴定标记，但此类标记的缺点是不能筛

选出杂交过程中因染色体异常产生的多倍体。第 2 类，ab × cc、aa × bc 和 ab × cd 等类型标记，此

类标记的特点为亲本间无相同等位基因，理论上也只需一个即可鉴定全部杂种，但由于其在杂种后

代中的扩增会产生许多亲本没有的新条带，较难判定其性质，因此其杂种鉴定能力较纯合显性标记

次之。不过 ab × cd 型的标记在一定程度上可以弥补纯合显性标记的不足，帮助筛选杂种后代中的

染色体异常植株。如图 3 中 F1-41 在引物 379 位点基因型为 acd，而在其它位点上表现正常；F1-49

在引物 379 位点基因型为 bcd，在引物 RW25J16-9 位点基因型为 abcd，而在其它位点上表现正常。

因此，F1-41 和 F1-49 需要进行更可靠的倍性检测分析，确定是否为染色体异常植株。第 3 类，aa × 

ab、ab × bb、ab × ac 等类型标记，此类标记的特点为亲本间具有一条相同等位基因的多态性标记，

在杂种后代中无法判定亲本间相同等位基因位点的来源，其鉴定能力最差。因此，选择 aa × bb 型

和 ab × cd 型标记组合分析，可大大提高杂种鉴定效率，节约试验成本。 

杂交后代即使被判定为真杂种，其扩增谱带也会出现亲本没有的新条带。Reidy 等（1992）对

后代中出现非亲本条带的现象在狒狒和人类的 CEPH 谱系研究中进行了首次报道，随后 Hunt 和 Page

（1992）对单倍体雄蜂混合模板扩增出现了二倍体特征条带，提出等位基因在 PCR 扩增过程中会产

生异源双链体（Heteroduplex）。Ayliffe 等（1994）利用亚麻锈病菌对后代的非亲本条带进行了序列

分析，证明了子代的非亲本条带来源于不同长度的等位核苷酸序列之间形成的异源双链体。本试验

中发现在亲本间无相同条带（亲本基因型为 aa × bb、ab × cd 或 ab × cc）的 9 对引物中，有 8 对引

物在子代中的扩增出现了非亲本带，占 88.9%，而亲本间有一条相同条带（亲本基因型为 aa × ab、

ab × aa、ab × bb 或 ab × ac）的 14 对引物中，只有 4 对引物在子代中的扩增出现非亲本带，占 28.6%。

由此推测，亲本间遗传多样性越高的位点，在杂交后代中产生异源双链体的可能性越大。 

3.2  SSR 标记在子代中的基因型分离情况分析 

20 个具有基因型分离的 SSR 标记中，11 个标记等位基因分离符合孟德尔分离，有 9 个标记等

位基因分离表现为偏分离，偏分离比例占了 45%。根据草莓基因组和月季基因组的同线性关系，从

草莓第 5 连锁群开发的 Fv501、Fv503 和 Fv505 标记，在月季群体杂种后代中的偏分离方向一致，

推测导致这种偏离的原因可能是由于偏离位点引起（Matsushita et al.，2003）。Fv620、Fv603、Fv614

开发自草莓第 6 连锁群，其中 Fv603 和 Fv614 表现出正常分离，Fv620 的偏分离表现为偏母本分离，

偏向任何亲本或杂合体的偏分离标记广泛分布在不同的连锁群上，产生的原因缺乏一般的规律性（宋

宪亮 等，2006）。引物 317 在亲本中的基因型为 ab × cd，子代的基因型分离比为 ac︰ad︰bc︰bd = 

33︰54︰4︰3，其中 ac + ad = 87，bc + bd = 7，推测这种偏分离的原因可能是在受精过程中，雄配子

选择造成（Cormick，1993）。引物 RW25J16 在亲本中的基因型为 ab × cd，子代的基因型分离比为

ac︰ad︰bc︰bd = 40︰0︰39︰15，其中 ac + bc = 79，ad + bd = 15，推测这种偏分离的原因可能是在受

精过程中合子选择造成（Howden et al.，1998），其中 ad = 0，推测此位点可能是致死位点。 

偏分离会影响遗传作图中标记间的重组距离和标记的顺序（Wang et al.，2005），对偏分离的研

究有助于更好地定位偏分离基因和发现偏分离位点，获得更准确的遗传图谱和 QTL 定位。目前在月

季上开展的遗传图谱的构建多属于框架图阶段，涉及到的基因型也比较少，对月季群体偏分离的研

究报道较少，随着月季高密度遗传图谱的建成，月季群体基因型偏分离的研究将会进一步得以重视。 
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3.3  亲本与后代群体的遗传多样性分析 

‘月月粉’和‘无刺光叶蔷薇’的亲缘关系较远，聚类分析显示两个材料间遗传差异大（Dice

相似系数仅 0.349）。母本‘月月粉’属于中国古老月季，连续开花，花粉色，重瓣，植株直立生长，

茎干有刺，易感病；父本‘无刺光叶蔷薇’是光叶蔷薇的后代，为一季开花，花白色，单瓣，植株

匍匐生长，茎干无刺，抗病性强。通过杂交后，其杂种后代群体产生了显著的遗传变异，可划分为

2 大类 7 个亚类，杂种间存在丰富遗传多样性。田间表型观察也显示，F1 代植株花瓣数表现为单瓣

与重瓣性状分离；花色出现白、淡粉、粉和深粉色的性状分离；茎干皮刺出现无刺和有刺性状分离

及刺密度的差异。目前本课题组已通过对 OB、W、F1、F2、BC1OB 和 BC1W 等 6 个世代的二倍体

月季分离群体的构建，提出了连续开花可能受双隐性基因位点共同调控的观点（Li et al.，2015b）。

下一步的研究将继续构建更多的世代，扩大群体数量，对更多目标性状进行遗传规律分析，为利用

目标性状的遗传育种提供理论支持，同时通过该群体构建二倍体月季高密度遗传图谱，开展目标性

状的精细定位和相关基因发掘研究，以期解析月季重要园艺性状的遗传调控机制。 
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