
2025.1 | 035

果树农艺性状基因的分子标记及其应用
刘秀娟，于桂娟

胶州市里岔镇人民政府，山东 胶州  266324

摘      要  ： � 当前，果树作为重要的经济作物，对国内经济发展具有重要作用，通过改良果树的农艺性状基因，能有效提升果树的

整体质量和产量。因此，为进一步解决果树农艺性状改良过程中存在的种植周期长，产量低等问题，本文主要通过研

究果树农艺性状基因，对果树农艺性状基因分子标记技术进行有效研究，通过分析果树农艺性状基因标记法，提出基

于分子标记方法的果树农艺性状改良策略，就分子标记在果树农艺性状改良中的具体应用进行分析，以期为果树育种

与改良提供有效参考。
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Abstract  :  � Currently, fruit trees, as important economic crops, play a crucial role in the development of the 

domestic economy. By improving the agronomic trait genes of fruit trees, the overall quality and yield 

of fruit trees can be effectively enhanced. Therefore, in order to further solve the problems of long 

planting cycles and low yields in the process of improving the agronomic traits of fruit trees, this paper 

mainly studies the agronomic trait genes of fruit trees and effectively studies the molecular marker 

technology of fruit tree agronomic trait genes. By analyzing the fruit tree agronomic trait gene marker 

method, a molecular marker based fruit tree agronomic trait improvement strategy is proposed, and 

the specific application of molecular markers in fruit tree agronomic trait improvement is analyzed, in 

order to provide effective reference for fruit tree breeding and improvement.
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引言

当前，针对果树遗传和育种研究主要针对大部分果树具有自交不亲和特点、无性性系保存与繁育以及多年生等特点展开研究，其目

的主要是改良果树的基因性状，从而有效提高果树的产量、品质、抗逆性以及对原有品种进行升级。但是，就目前而言，常规的、传统

的育种模式，存在果树成长周期较长、产量较低等问题，为改进此情况，通过引入分子生物学技术，利用分子标记技术法，能为果树农

艺性状的改良和升级提供新思路、新方法。因此，加强果树农艺性状基因的分子标记及其应用分析具有十分重要的意义和价值。

一、果树农艺性状基因标记法

果树农艺性状基因标记法是目前较为先进的一种育种方法，

主要与分子生物学技术有关，通过采用相关的果树农艺性状基因

标记法技术能够通过对果树的目标农艺性状进行标记，从而有效

分析和鉴定其基因，为果树育种、分类保存等提供有效的技术支

持。其中，常见的基因分子标记方法包括集团分离分析法、平行

芽变分析法以及已知信息捕捉法。

（一）集团混合分离法

集团混合分离法主要是通过利用一种用于数量性状基因座或

者基因定位进行分析的方法，该方法主要是针对具有目标性状的

植株进行分离，将具有相同目标性状的植株 DNA进行混合，使其

形成基因库，然后采用分子标记的形式对相关基因进行鉴别和筛

选。通过将目标性状基因座位与两群间表现多态性的分子进行标

记，从而有效对相关基因进行定位。在具体操作中，分为四个步

骤，第一，选取需要分离的植株群体，将一对具有目标基因表型

差异的分离群体中，选取具有目标性状的植株 DNA。第二，有效

建立基因池，通过将所选取的植株 DNA进行等量的混合，然后使

其形成两个基因池，其性状具有相对性。第三，对分子进行标记

和筛选，通过采用适当的分子标记方法，比如 RFLP、SSR等，然

后对所形成的两个相对基因池进行有效分析，从而找到与目标性

状相关联的分子进行标记。第三，对所标记的分子进行进一步的



社科纵横 | SOCIAL SCIENCES REVIEW

036 | SOCIAL DEVELOPMENT AND RESEARCH

检测，并在分子图谱或者染色体上找到相对应的位置 [1]。

（二）平行芽变分析法

平行芽变分析法主要是根据果树在自然生长期间出现的变异

特征，进行筛选，将优良的变异品种进行选择，然后对目标性状

基因进行有效标记。平行芽变分析法主要就是基于芽变选种技

术，通过将原品种与变异后的品种进行对比，分析其差异性，确

定其变异是否是因为芽变而引起的。在具体操作中，第一，在初

步选取过程中，根据果树在生长期间的变异情况，初步筛选出优

良的变异品种，同时关注果树在变异过程中出现的花期情况，针

对果树的成熟期、自然灾害期等进行观察，分析变异品种的染色

体数目、结构、DNA等遗传物质的变异特征，对其变异类型、植

株变异情况等进行分析。第二，在复选过程中，通过对初选后的

变异性状进行一一验证，采用高接鉴定的方式，对变异品种和原

品种的差异进行比对，同时通过检验其稳定性，了解变异植株的

具体表现，结合环境等生长因素等进行有效分析，从而进一步检

验变异植株的稳定性。

（三）已知信息捕捉法

已知信息捕捉法主要是结合目前已有的遗传图谱、分子标记

技术对目标性状进行标记和定位。已知信息捕捉法主要是利用

DNA分子标记技术，通过针对果树的特征，建立遗传图谱，从而

有效为基因定位、克隆参考。在具体操作中，第一，通过对目标

性状相关的已知基因信息进行有效收集，进一步了解果树的基因

位置、基因编码、分子标记等。第二，采用 DNA分子标记技术，

对果树进行遗传分析，并建立遗传图谱。第三，根据遗传图谱上

的定位，对目标性状相关的已知基因进行分析，从而有效为今后

开展分子辅助育种提供有效参考和借鉴。第四，针对目标性状相

联系的分子进行标记，并进行辅助选择，从而更好的提升育种的

效果 [2]。

二、果树农艺性状基因的分子标记

（一）有效选择目标性状

在开展果树农艺性状基因的分子标记工作过程中，首先要选

择有效的目标性状。在研究过程中，要明确研究的目标植株，也

就是要选择需要优化、改良的果树农艺性状。通过有效了解果树

的各种性状特征，具体分析果树的成长情况、果树数量、果树大

小、口感以及抗病性等，并通过有效的市场调研、果树品种比对

等方式，最终确定最具有改良潜力的果树品种及其特有的形状将

其作为目标研究对象。

（二）获取目标品种遗传材料

在确定所要研究的果树目标性状后，就要获取目标品种果树

的遗传材料和信息，通过采集目标果树上的树叶、枝茎、种子以

及果实等样本组织，并提取这些组织中的 DNA遗传信息，对其性

状基因分子进行标记和开发。

（三）选择合适方法提取 DNA

在对果树农艺性状基因的分子进行标记过程中，要根据所获

取目标品种遗传材料采集其遗传信息，并选择合适方法提取目标

果树的 DNA信息，从而选取高质量 DNA。目前，常见的 DNA

信息提取方法主要包括十六烷基三甲基溴化铵法（CTAB法）、

十二烷基磺酸钠法（SDS法）等。CTAB法主要是利用十六烷基

三甲基溴化铵，溶解目标植株提取出的细胞膜，并使其进行细胞

裂解，从而有效释放出较为纯净的 DNA物质。SDS法是一种常用

的 DNA提取方法，该方法主要采用十二烷基磺酸钠作为去污剂，

能有效破坏细胞膜以及细胞核膜，从而有效释放 DNA。通过采用

离心的方式有效去除目标品种的蛋白质等物质，从而得到纯净的

DNA‌遗传物质。在提取 DNA过程中，要避免 DNA被污染或者被

降解，从而提高果树农艺性状基因分子标记的准确性 [3]。

（四）采用多种技术开发分子标记

在标记果树农艺性状基因分子过程中，获取到高质量的 DNA

物质后，需要采用多种技术对相关分子标记进行开发。常见的开

发分子标记技术主要包括限制性片段长度多态性（RFLP）、简

单序列重复（SSR）、单核苷酸多态性（SNP）等。采用这些技

术，能够有效定位目标果树 DNA，并找到果树农艺性状相关的基

因，对其特定序列或位点进行有效定位，从而进行进一步的分子

标记。

（五）利用各种分析方法验证分子标记

在对果树农艺性状基因的分子进行标记后，需要利用各种分

析方法进行验证。采用的验证方法主要包括关联分析法、遗传效

应评估法、连锁分析法等。这些验证方法能够进一步对分子标记

情况进行确认，同时有效验证和分析目标性状之间的联系性，通

过验证这些标记情况，能够为后续果树育种实践提供参考。同

时，通过利用各种分析方法验证分子标记，能够有效验证分子的

稳定性以及可靠程度，从而有效确保目标果树在培育过程中能够

适应不同的环境和生存条件。

三、分子标记在果树农艺性状改良中的具体应用

（一）提高育种效率

分子标记在果树农艺性状改良中具有十分重要的应用价值。

首先，通过采用分子标记的方式，能够有效提高果树的育种效

率。在具体应用过程中，通过采用各种分子标记的方式，能够更

好的对果树农艺性状进行分析，便于相关研究员更加快速、精准

的对相关基因中的遗传信息和变异特征进行分析，有利于在果树

育种前期阶段，筛选出具有优良性状的果树品种。与常规育种模

式相比，平行芽变分析法能够更好的节省果树育种时间以及资

源，从而有效提升果树育种的效率以及准确度。例如，在辅助育

种过程中，采用分子标记技术能够帮助研究员在早期育种过程中

对目标性状进行预测，能够有效加速优秀果树品种的杂交效率，

提高育种质量 [4]。

（二）对果树品种的遗传多样性进行评估

在果树农艺性状改良中分子标记技术能够提高果树农艺性状

改良效率，通过采用分子标记技术能够更好的对果树品种的遗传

多样性进行评估。利用分子标记技术能够对果树的遗传多样性以

及亲缘关系进行评价和估测。这种评估方式，能够更好的管理果
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树的农艺性状基因，同时有效保护具有良好性状基因果树的遗传

信息，通过评估果树品种的遗传多样性，能够更好的了解果树的

遗传特征以及变异情况，对于培育更好的果树品种具有重要价值

和意义。同时，通过对果树品种的遗传多样性进行评估，能够筛

选出更好的改良品种，从而有效筛选出更加具有抗逆性的果树

品种。

（三）实现基因定位和克隆

果树农艺性基因的分子标记技术，能有效对果树基因进行定

位和克隆。通过采用集团混合分离法，能够根据目标性状基因找

到特定性状有关的基因序列，并实现基因的定位和克隆，这种方

式能够更好的了解果树目标特性的基因功能，从而更好的对基因

进行定位和克隆 [5-6]。通过有效的基因定位，能够帮助研究员有

效了解基因的调控机制，为今后克隆果树农艺性基因打下良好基

础，同时对改良果树基因提供参考。比如对苹果树农艺性状基因

进行改良时，采用单核苷酸多态性（SNP）标记技术，能够定位

果树中与抗白膜病相关的基因序列，并对其进行克隆，从而培育

出具有抗性品种的苹果树。

（四）分子标记辅助选择

在果树农艺性状基因分子标记具体应用中，利用分子标记的

方式能够起到有效辅助选择的作用。通过采用分子标记的方式，

能够将目标性状基因进行有效跟踪，并对基因进行间接的选择，

从而有效提升育种的效率，并进一步缩短育种的时间。分子标记

辅助选择法不会受到等位基因间显隐性关系的影响，同时不会因

为环境等因素对育种基因选择造成较大影响，分子标记辅助选择

的结果较为可靠。同时，分子标记辅助选择方式，能够在果树植

株生长发育前期进行选择，更好的提高育种的效率 [7-8]。

（五）有效构建果树遗传图谱

对果树农艺性基因的分子进行标记时，采用已知信息捕捉法

能够有效构建果树遗传图谱。遗传图谱实际就是揭示果树基因组

结构以及基因功能的重要方式之一，从而更好的帮助研究员整理

果树基因之间的联系以及变异特征。采用分子标记技术，能够构

建出果树的遗传图谱，为今后改良果树遗传特性和农艺性状基因

奠定良好基础。另外，通过构建有效的遗传图谱，能够为果树遗

传育种提供更加科学的指导方法 [9-10]。

四、总结

综上所述，果树农艺性状基因的分子标记技术为果树育种、

改良遗传基因等提供了新的方式和路径。目前，常见的果树农艺

性状基因标记法包括集团混合分离法、平行芽变分析法、已知信

息捕捉法。在具体开展果树农艺性状基因的分子标记时，其操作

主要包括有效选择目标性状、获取目标品种遗传材料、选择合适

方法提取 DNA、采用多种技术开发分子标记、利用各种分析方法

验证分子标记等。将分子标记应用到果树农艺性状改良中的具体

应用包括提高育种效率，对果树品种的遗传多样性进行评估，实

现基因定位和克隆，分子标记辅助选择以及有效构建果树遗传图

谱等。今后，随着分子生物学技术的不断优化和升级，利用分子

标记技术改良果树农艺性状将发挥更大的价值作用。
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