




 



 

 







 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



摘  要 

本论文以 1986年营建在福建省洋口林场的杉木种源内和种源间两水平双列

交配设计90个杂交组合实验林23年的材料，对生长量和木材品质性状的配合力、

杂种优势、相关关系以及综合指数选择进行了分析，主要研究结果如下： 

1.配合力分析结果表明，2×3和 3×4号种源组合在 23a三个生长量性状中的

总配合力表现均排在前三位；2×4号种源组合在 23a胸径性状的总配合力表现最

优；2(4)×3(8)号家系组合在23a三个生长量性状中的总配合力表现均排在第一位。 

2.研究了不同种源组间和家系间杂交组合的生长量性状杂种优势度的年变

化及与不同配合力效应的相关性，发现杉木生长量性状的杂种优势度主要由杂交

组合效应 (ik)( jl)C ，即遗传效应控制，显性效应的影响次之，受加性效应的影响最

小；不同种源间的杂交组合和家系间的杂交组合在木材品质性状上的杂种优势度

及与不同配合力效应的相关性，红心率、偏心率和基本密度性状的杂种优势度控

制模式与生长量性状相似，微纤丝角性状的杂种优势度主要受种源母本的一般配

合力效应的影响。 

3.三个生长量性状相互之间均存在极显著的相互关系，相关系数在

0.60503～0.97701之间，所示林龄的胸径性状与材积的相关系数都大于树高性状

与材积的相关系数，而且胸径性状与材积的相关系数都大于 0.95。三个生长量性

状不同林龄之间的相关关系分别都达到了极显著水平。 

4.对所有性状进行单性状选择及其遗传参数估计，按 10%入选率选择的优良

种源和优良家系，预测子代遗传增益，生长量性状中，最高的为材积性状，分别

达到 28.04%和 23.07%，树高和胸径性状也将有 5.38%~11.32%的遗传增益；木材

品质性状中，最高的为偏心率性状，分别达到 12.71%和 8.77%，微纤丝角性状

次之，分别达到 7.45%和 5.57%，基本密度性状也将分别有 6.68%和 1.78%的遗

传增益，红心率性状最低，分别将有 0.60%和 1.63%的遗传增益。 

5.用 23a材积、红心率、偏心率、基本密度和微纤丝角三个性状构建了综合

选择指数方程： 

I =0.287x1+0.292x2-0.803x3-35.462x4-0.917x5 

综合指数估计的准确度为 0.3275。 

6.根据综合选择指数方程，以 10%入选率选优了九个组合，再在这九个组合

中各选优了 2个单株，最后，以参试试验林单株为单位，依据综合选择指数方程

选择 20个最优单株。 

 

关键词：杉木；两水平双列杂交；杂种优势；配合力；相关系数 
 



 

 

 



 

摘  要 

杉木是我国特有常绿针叶树种之一，由于其生长快、材质优良，长期以来受到广泛

栽培，目前位居南方针叶树人工林的首位，林木的蓄积量居人工林前列。但由于木质素

化学结构的限制，在木本的生物质能源的转化中受到限制。本文试图利用阔叶树木质素

合成关键酶 CAld5H 基因转化杉木，研究内容和结果如下： 
以杉木茎段为外植体，系统研究影响愈伤组织诱导、继代和不定芽分化的各种因素，

建立了高效稳定的组培体系。结果表明：愈伤组织诱导最适培养基为 P6 + BA 1.5mg/L + 
2,4-D 0.2mg/L + NAA 0.1 mg/L，诱导率达 100%；DCR + 2,4-D 0.5mg/L + BA 0.5mg/L + 
KT 0.5mg/L + TDZ 0.008 mg/L为愈伤组织继代增殖最佳培养基，15d 的增殖倍数为 5.4；
适宜不定芽分化的培养基为 DCR + BA 1.5 mg/L + NAA0.1 mg/L + KT1.5 mg/L，不定芽

的分化率达 18.0 ± 2.5%，平均不定芽数为 5.5 ± 0.43。所有培养基均加蔗糖 30g/L，琼脂

6g/L。本实验还对愈伤组织褐化进行了研究，培养基中添加褐化抑制剂或改变培养条件，

并未能显著的降低褐化率。 
杉木遗传转化体系的研究，以卡那霉素为筛选剂，确定愈伤组织诱导、不定芽分化

的最佳筛选浓度分别为 10～20mg/L、5～8mg/L。通过 GFP 瞬时表达，探索基因枪轰击

的最佳参数，结果表明轰击距离为 9cm，金粉用量 300μg/枪，真空度 28 英寸汞柱，DNA
用量 1.5μg/枪，轰击 2 次（6cm﹠9cm）时 GFP 瞬时表达效果最佳，以上参数为基因枪转

化杉木最优参数。利用基因枪介导阔叶树木质素合成关键酶 CAld5H 基因实验，未得到

抗性愈伤，说明外源基因未整合到植物基因组中，需进一步研究和探讨。 
关键词：杉木，再生体系，遗传转化，CAld5H 基因，木质素，基因枪 
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论文题目：福建山樱花不定芽繁殖及体细胞胚胎发生研究 
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摘    要 

福建山樱花（Cerasus campanulata）因其极高的观赏价值和用材价值，因而

具有良好的开发前景。本文主要对福建山樱花的不定芽繁殖和体细胞胚胎发生做

了详细研究，主要内容和结果如下： 

1.福建山樱花不定芽繁殖的诱导与分化。研究了外植体、基本培养基、激素

种类及浓度配比等对福建上樱花不定芽诱导的影响，确定的最佳培养基为：

1/2MS＋ 6-BA0.5mg/L+ IBA0.01mg/L+蔗糖 20g+ VC5mg/L。 

2.福建山樱花不定芽的增殖培养，对培养基中的大量元素及激素种类和浓度

进行调整，确定最佳增殖培养基为： MS+ 6-BA0.5mg/L+ IBA0.1mg/L+ 

GA0.3mg/L+蔗糖 20g/L+ VC5mg/L。 

3.福建山樱花不定芽的生根培养，通过对培养基成分进行调整，确定不定芽

生根的最佳培养基为：1/2MS+ NAA0.2mg/L+蔗糖 20g/L+ VC5mg/L。 

4.福建山樱花体细胞胚胎发生的愈伤组织诱导，研究了外植体、基本培养基、

大量元素、激素种类和浓度等对福建山樱花愈伤组织诱导的影响，确定最佳培养

基为 MS+ 6-BA1.0mg/L+ 2,4-D2.0mg/L+ NAA1.0mg/L+蔗糖 30g/L+ VC5mg/L。 

5.福建山樱花愈伤组织的增殖培养，研究了培养基中大量元素与激素组合对

福建山樱花愈伤组织增殖的影响，确定的最佳增殖培养基为 MS+ 6-BA0.5mg/L+ 

2,4-D1.0mg/L+ NAA0.5mg/L+蔗糖 30g/L+ VC5mg/L。 

6.福建山樱花愈伤组织的分化，研究了细胞分裂素与生长素及蔗糖浓度对福

建山樱花细胞分化的影响，确定的较好的分化培养基为：MS+ ZT0.1～2mg/L+ 

NAA0.05～1mg/L+ CH0～0.5g/L+蔗糖 30g/L，较好的成熟培养基为 MS+ 

ABA0.25～3mg/L+ CH0.5g/L(LH0.2g/L) + VC5mg/L +蔗糖 40g/L+琼脂 6.2g/L 。 

关键词：福建山樱花（Cerasus campanulata）；不定芽；体细胞胚胎发生；

愈伤组织；激素 
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论文题目：马尾松实生种子园家系特征分析及遗传评价 
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摘    要  

对福建省上杭白砂国有林场 1991、1992 年营建的马尾松实生种子园及其自

由授粉子代进行了综合研究，内容如下：  

1．  分析了种子园母树表型、球果性状、平均单果出种量及家系产种量间的差异

及相互关系。球果表型性状在家系间差异显著；母树表型与球果性状间存在

不同程度的相关性；母树结实量与单果出种量相关不显著，但与家系产种量

极显著相关。  

2．  运用群体共祖系数，状态株树等指标，初步分析了该种子园疏伐前后家系结

构的变化。认为疏伐方式较为合理。  

3．  对 5、6 年生子代生长及干形性状进行了方差分析。结果表明：各性状在家系

间存在极显著差异，存在较为丰富的遗传变异，具有一定的选择潜力。  

4．  估算了各性状的单株及家系遗传力。6 年性状间家系遗传力大小依次为：胸

径> 材积> 树高> 侧枝粗度> 冠幅> 通直度。5 年生性状遗传力值低于 6 年

生对应性状，家系遗传力大小依次为胸径> 树高> 材积。  

5．  进行了性状间相关分析。5、6 年生树高、胸径及材积的遗传相关在年度内及

年度间均达极显著水平；6 年生性状除通直度外，各性状间均显著相关。  

6．  采用 BLP 初步评定了各家系育种值。联合 5、6 年生材积数据，初选出 20 个

优良家系；联合 6 年生生长及干形性状，初选出 20 个优良家系及单株。  

7．  估算了种子园现实及期望遗传增益。与普通林分比较，材积现实增益达 8.54%。

进行家系选择后，在原有基础上又可获得平均期望增益（入选率 30%）在 10%

以上。  

 

关键词 : 马尾松实生种子园   种子产量   状态株树   子代变异   最佳线性预测  
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论文题目：马尾松遗传连锁图谱构建 
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摘  要 
本研究以广西种源马尾松 5916×浙江种源马尾松 1139 的 120 个 F1 代个体

为作图群体，利用 SSR、ESTP 和 SRAP 三种分子标记对已构建的含有 20 个连

锁群，共 87 个标记的马尾松遗传框架图谱进行了加密，并与松属其他树种进行

了图谱比较研究。 

本研究新增了 196 个多态性标记（41 个 SSR、28 个 ESTP 和 127 个 SRAP），

共获得 562 个多态性位点（71 个 SSR、35 个 ESTP 和 456 个 SRAP），其中 177

个新位点被定位到遗传连锁图上，包括 40 个 SSR、22 个 ESTP 和 115 个 SRAP

标记。构建了一张包括 251 个标记（47 个 SSR、23 个 ESTP 和 181 个 SRAP）、

17 个连锁群的马尾松连锁图谱。图谱中 12 个连锁群各含有 9-28 个标记，另还有

1 个四联体、1 个三联体及 3 个二联体，平均每个连锁群 14.76 个标记；最大连

锁群图距为 181.3cM，最小连锁群图距为 16.4cM，总图距长度为 1946.4cM，平

均每个连锁群长度为 114.49cM；标记间最大间距为 44.0cM，最小间距为 0.3cM，

平均间距为 8.32cM。 

通过与松属其他树种的图谱比较，可以找到34个同源标记（13个SSR、21个

ESTP）。我们以ESTP同源标记数较多的火炬松和海岸松的遗传图谱进行了比较。

马尾松与火炬松遗传图谱有4个同源连锁群（第1、3、6和9连锁群）和4个推定同

源连锁群（第2、4、7和10连锁群）；与海岸松图谱有5个同源连锁群（第1、3、

6、7和10连锁群）。马尾松图谱与火炬松、海岸松图谱之间具有较好的同线性和

共线性，与火炬松图谱有10个同线性标记，占66.67%；与海岸松图谱有11个同线

性标记，占91.67%，海岸松同线性比例远远高于火炬松，在一定程度上验证了海

岸松与马尾松亲缘关系较近。马尾松图谱与火炬松、海岸松图谱分别有10个、6

个共线性标记，标记的顺序在大多数情况下是一致的。另一方面，本研究所构建

的马尾松图谱上仍有9个连锁群不能在火炬松和海岸松图谱中找到ESTP同源位

点，因此开发出更多的共显性标记是构建马尾松遗传图谱努力的方向。 

通过 NCBI 数据库分析，我们获得了 4 个可能与木质素形成过程有关的 EST

序列，5 个可能与抗胁迫过程有关的 EST 序列。本研究所构建的遗传图谱为今后

数量性状定位（QTL）研究建立了基础。 
关键词  马尾松  SSR  SRAP  ESTP  遗传图谱   图谱比较 
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论文题目：杂种马褂木采穗圃母株性状观察及亲缘 

关系分析 

作    者：黄淑婧 

专    业：林木遗传育种 

研究方向：林木改良 

指导教师：徐立安  教授 

 

 

 

二○一○年六月 

 

分 类 号  S722
 

学位代码 309 
       学校代码 10298 

密    级  GK 学    号 3070489

研 究 生 硕 士 学 位 论 文 

 



 6  

摘       要 
本研究对初选杂种马褂木优良单株营建的良种采穗圃母株进行生长量、形态

特征及发枝力等性状的调查分析，并利用 SSR 分子标记分析了采穗圃母株的亲

缘关系。目的是为杂种马褂木良种繁殖体系的建立和优良母株的的筛选等提供依

据。主要结果如下： 

1、生长表现分析结果表明：各采穗母株间，枝条的粗度变异不大，基本都

符合生产穗条的需要，而枝条的总长性状变异较大，可将其作为筛选优良采穗母

株的重要性状。其中，二级枝条在枝条产量中贡献最大，是产穗的主要来源，一

级枝条次之。在挑选优良采穗母株时，还应考虑有效枝条产率，即有效枝条/无效

枝条的比值，提高单株穗条产量。 

2、筛选出有效枝条产量高的采穗母株 18 个，来自南京林业大学苗圃的采穗

母株平均有效枝条产量最高。 

3、形态特征分析结果表明：母株主干上部生产的有效枝条产量最多，下部

发枝次之，中部最少。不同部位上发枝类型存在极显著差异：一级有效枝条主要

来自主干下部，三级枝条主要来自主干上部。采穗母株移栽前的生长状况对穗条

产量有一定影响，原有树高、胸径愈大，有效枝条产量往往愈高。采穗母株萌芽

期对枝条的产量也有显著影响，萌芽愈早，萌条数量往往愈多，而有效枝条产量

反而较低。 

4、SSR 标记的研究结果表明，所有个体的平均观测杂合度、期望杂合度分

别为 0.6404 和 0.7087，杂合度较高，反映了杂种的特征。 

5、在 80%的置信度上，在亲本分析软件参数设定宽松的条件下，找到双亲

的 124 个采穗母株，组成了 26 个半同胞家系，21 个全同胞家系，9 个无性系（28

对 SSR 引物无法区分同一无性系），在软件参数设定严格的条件下，找到双亲的

25 个采穗母株，组成了 13 个半同胞家系，1 个全同胞家系。随着软件参数设定

条件的逐渐严格，分析得到的亲本结果可信度越高，但也会使一些真实亲本被排

除掉。 

6、在所有候选亲本中，发现有 9 个候选亲本的 7 个亲本组合能产生较多的

优良杂种后代，还发现回交后代的有效枝条产量相对较高。 

7、聚类分析表明，现有采穗母株与北美鹅掌楸的遗传关系较为接近，优良

杂种后代可能有较多的遗传信息来自北美鹅掌楸。 

8、通过对采穗圃母株的亲本分析，对母株的亲缘有了基本了解，母株之间

既一些有半同胞关系，也有一些有全同胞关系，甚至还辨别出 19 个采穗母株分

属于 9 个无性系（其中 1 个无性系包括 3 个个体，其余 8 个各包括 2 个个体），

使得该采穗圃的基因型数量由原来的 190 个校正为 180 个。这些遗传信息对采穗

圃的管理、以后的无性系造林、以及今后利用这些种质资源选择杂交亲本等均具

有重要意义。 

 
关键字：采穗母株 有效枝条产量 形态特征 SSR 标记 亲本分析  
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摘要 
柳树生长迅速、适应性强、易扦插无性繁殖，许多为广泛栽培的用材、园林

绿化和水土保持树种。但病虫害、盐碱环境等，常常使柳树发展受到很大的限制。

通过转基因技术对柳树进行改良将是解决这一问题的重要途径，但柳树组培繁殖

系数低是一制约因素。本研究分别对推广的优良品种苏柳172、簸箕柳P61、P63

及培育的杂交柳681（簸箕柳P61×绵毛柳718）进行研究，期望建立组培快繁体

系，为今后遗传转化建立基础。 

本文在柳树芽的诱导、增殖、生根壮芽进行综合的试验研究，初步试验结果

如下： 

1．以柳树的带芽茎段为外植体，在不同的基本培养基及不同配比的 KT、IBA

下进行芽诱导培养，结果表明，三种柳树在芽诱导上差异不大，苏柳 172

（J172）最优配方 MS+KT3.0mg/L+IBA0.5mg/L，芽诱导率 83.33%，平均

芽高为 2.1cm；杂交柳（681）最优配方 MS+KT2.0mg/L+IBA(0.1-0.5mg/L)，

芽诱导率为 93.33%，平均芽高为 2cm；簸箕柳 P61（P61）适宜配方为

MS+KT3.0mg/L+IBA0.1mg/L，芽诱导率为 95%，平均芽高为 0.9cm。 

2．增殖培养的结果表明，6-BA、TDZ 对 J172、681 增殖影响很大，J172 在

MS+6-BA0.2mg/L+TDZ0.005mg/L 下增殖效果最优，增殖系数平均达 10.9，

且苗壮，681 以 MS+6-BA(0.1-0.2mg/L)+TDZ0.008mg/L 最合适，增殖系

数达到 7.2，苗壮，当 TDZ 浓度过高时，虽增殖系数高，但苗生长不正

常；两树种增殖不需要添加生长素。 

3．将丛生芽接种到生根壮芽培养基中，柳树生根培养较容易，苏柳 172 在

MS 培养基中即可生根，生根率为 100%，且生长状况良好；681 在 MS 中

亦可生根，但生长不佳，在 MS+KT1.0mg/L+IBA0.5mg/L 培养基中生根率

高，达 100%，苗壮。 

4．试验表明簸箕柳增殖、生根壮芽培养较困难，簸箕柳对激素的要求浓度较

高，在 6-BA2.0mg/L+KT3.0mg/L+TDZ0.001mg/L 时 P61 增殖系数为 2.1，

P63 为 4.1，但苗都很矮小。总体生长上，P63 优于 P61。在生根壮芽培养

中，以 WPM、B5、MS、1/2MS 培养基为基本培养基，配不同浓度的 GA、

IBA，生根与芽状况均不佳，需进一步研究找到适合的培养条件。 

 

 

关键词：苏柳 172、杂交柳 681、簸箕柳、组织培养、芽诱导、增殖 
 





























1

摘 要

湿×加杂交松(Pinus elliottii × Pinus caribaea)是指湿地松（Pinus elliottii Engemann）和

加勒比松（Pinus caribaeaMorelet）的杂交后代，已有研究表明，该杂种组合具明显的杂交

优势，是人工培育的一个速生、丰产、优质、高效的优良新树种。本研究在已建立的湿×
加杂交松体胚发生体系的基础上，利用未成熟胚诱导的胚性愈伤组织为材料，对四个杂交

组合中的 6个基因型分别用玻璃化法和程序降温法进行超低温冷冻保存及再生植株和生理

生化指标的研究。实现了胚性愈伤的超低温保存后的再生和复温后的植株再生，完善了湿

加杂交松的体胚发生技术体系。主要研究结果如下：

1、通过对四个杂交组合共 6个体胚发生优良基因型的超低温冷冻保存研究发现，玻璃

化超低温冷冻保存法复温后最高可达到 34.97%的存活率；程序降温超低温冷冻保存法最高

可达到 64.77%的存活率。程序降温法在存活率、再生长等各个方面都明显好于玻璃化法。

该方法保存的胚性愈伤最快 7d可见新鲜再生愈伤组织，新再生的愈伤组织可正常生长。基

因型间在冷冻以后的恢复再生能力差异较大，6号基因型在相同条件下冷冻保存后的存活

率和再生情况都明显优于其他基因型。

2、杂交松胚性愈伤的超低温冷冻保存最佳流程是，继代培养 9~12天的杂交松胚性愈

伤组织经 0.5M山梨醇预培养 4天，0.6M山梨醇+10%（v/v）DMSO的冷冻保护液在 0℃
预处理 20min，两步法降温后液氮保存，37℃水浴 2min复苏，1M山梨醇的液体培养基清

洗三次，以滤纸作支持物转到固体继代培养基再培养，可获得良好的愈伤组织再生。

3、经超低温冷冻后再生的愈伤组织，在固体继代培养基上正常生长后，与未冷冻的材

料同时建立悬浮系，分三个阶段诱导体胚。使用最佳冷冻保存方案的材料和未冷冻的材料

在相同的诱导和成熟条件下长出胚状体。体胚成熟阶段，ABA浓度 5mg/L和GA浓度 5mg/L
诱导结果较好，改良 P6培养基在体胚诱导中比 DCR培养基要好。两者可溶性糖含量在体

胚诱导阶段比愈伤增殖阶段均提高了 10g左右，可溶性蛋白含量均提高了 4倍左右。体胚

诱导和生理生化指标验证了超低温冷冻方案具有较好的可靠性。

关键词：湿地松和加勒比松杂交种；胚性愈伤组织；超低温冷冻保存；

程序降温法
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杂交鹅掌楸优良遗传型选择及无性系指纹图谱构建 

摘  要 

本文以鹅掌楸 68 个交配组合多地点子代测定林为材料，通过对其 3-4a 生长

性状进行分析，开展杂交鹅掌楸优良遗传型选择；同时，利用 SSR 分子标记，

构建了 330 个杂交鹅掌楸无性系的指纹图谱。主要研究结果如下： 
通过对江西景德镇、镇江下蜀和安徽泾县三个试验点的鹅掌楸不同交配组合

子代生长性状进行分析，结果表明鹅掌楸杂交子代树高和胸径在组合间差异达极

显著水平，表明开展选择优良组合选择是可行的。综合三个试验点各组合的生长

表现，选择出 7 个优良杂交组合，分别为 H×M、L×C3、S×Z 、S×N、S×M 、
N1×C2、BM×C5。同时，根据子代测定结果分析了各交配母本的一般配合力，

其中，S，L，N1 等 3 个母本的一般配合力较高，可作为杂交育种亲本。 
多点联合方差分析结果表明，杂交鹅掌楸幼林期生长的地点与组合交互作用

达显著水平。进一步利用 3 个试验点共有的 5 个杂交组合分析组合与地点的交互

作用效应，并对各组合生长的适应性作了相应的评价。 
从本实验室开发的 176 对鹅掌楸 EST-SSR 引物中筛选出 16 对多态性高、条

带清晰、稳定性好的引物，作为构建杂交鹅掌楸指纹图谱的核心引物。应用该核

心引物组合构建了 330 个杂交鹅掌楸无性系的指纹图谱，其中 13 个无性系仅用

1 对引物就可与其他无性系完全区分。 
 
关键词：杂交鹅掌楸；选择；核心引物；SSR；指纹图谱 
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摘  要 

异交物种易发生近交衰退。鹅掌楸为濒危树种，现存种群规模小，其天然

种群更新可能受到近交衰退的影响，因此，开展鹅掌楸近交子代遗传分析对于了

解鹅掌楸濒危机制有重要意义，同时，对于鹅掌楸杂交育种及种子园管理也具有

实践价值。本文以鹅掌楸属树种不同交配类型子代为材料，从种子饱满度、出苗

率、苗期生长量、遗传多样性、纯合位点百分率等方面进行比较分析，估算鹅掌

楸近交衰退程度。主要结论如下: 

种子饱满度及出苗率在不同母本间、交配类型间、交配类型内组合间差异

均达到了极显著水平。种内交配子代种子饱满度与出苗率均最高，种内交配子代

饱满度平均高出种间杂交、回交交配、自交组合的 33.30%、89.02%、612%；出

苗率平均高出 90.56%、119%、362%，不同交配类型子代饱满度、出苗率有相同

的变异趋势：种内>种间>回交>自交。 

在苗高和地径性状上，交配类型间、交配类型内组合间差异均达极显著水

平。种间交配子代在两性状上均最高，种间交配子代地径平均高出自交组合、回

交交配、种内组合分别为 7.98%、19.73%、91.30%；苗高平均高出 9.59%、36.70%、

47.45%，不同交配类型子代地径与苗高变异趋势为：种间>自交>回交>种内。 

12 对 SSR 引物对 27 个交配组合进行遗传多样性分析，以观测杂合度和

shannon 多样性指数为指标，种间群体均最高，Ho 平均高出回交群体、种内群体、

自交群体的 17.99％、27.75％、269%；shannon 多样性指数平均高出 5.22％、

13.34％ 、19.77％；遗传多样性变异趋势：种间>回交>种内>自交。 

自交子代的纯合位点百分率最高为 76.82％，分别高出种内群体、回交群体，

种间群体的 1.04 倍、1.37 倍、2.73 倍；由此推算出鹅掌楸、北美鹅掌楸亲本的

平均基因杂合度分别为 42.72%、47.62%。  
综上所述，与种内及种间交配子代相比较，鹅掌楸近交子代在种子饱满度、

出苗率、遗传多样性、纯合位点百分率等方面均存在不同程度的衰退，但对于苗

期生长量，近交衰退则不明显。 
 

关键词：鹅掌楸、SSR、遗传多样性、纯合位点、近交衰退 
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植物磺肽素（PSK）在杉木体胚发生过程中的调节作用 

摘  要 

杉木 (Cunninghamia lanceolata (Lamb.) Hook)，是我国特有的主要用材树种，在我国

栽培历史悠久。杉木生长快，产量高，材质好，用途广，分布较广。在我国针叶材的木材

产量中杉木木材产量占有较大比重。随着林木细胞工程技术在林木良种繁育事业上 日趋成

熟，杉木的细胞工程良种繁育技术也取得了较好的进展，植物磺肽素（PSK）是最近几年

发现的植物生长调节物质，对于植物胚胎发育和种子的成熟有重要促进作用。本文以植物

磺肽素（PSK）为主要调节因子，探索杉木体细胞胚胎发生体系的优化途径和提高杉木体

胚发育的质量，研究内容和结果如下： 

以杉木未成熟合子胚为外植体，诱导杉木胚性愈伤组织。研究了合子胚不同发育阶段、

外植体、基本培养基、激素种类及其浓度配比对杉木胚性愈伤组织诱导的影响。结果表明：

合子胚胚胎选择阶段适合杉木胚性愈伤组织的诱导，诱导配方为 BM1+2,4-D 2mg /L+6-BA 

0.5mg /L+KT 1mg /L+VC 10mg /L +麦芽糖 15g/L,其他添加物为肌醇 100 mg /L，谷氨酰胺

450 mg /L，水解酪蛋白 500 mg /L，活性炭 2.0 mg /L。 

杉木胚性胚柄细胞团的维持与增殖。杉木胚性胚柄细胞团的维持与增殖的优化培养基

为 BM2+2,4-D 1mg /L+6-BA 0.5 mg /L+KT 0.5mg /L+麦芽糖 30g/L，其他添加物为肌醇 5000 

mg /L，谷氨酰胺 750 mg /L，水解酪蛋白 500 mg /L，植物磺肽素（PSK）为 0.015mg /L。

实验发现，添加植物磺肽素（PSK）的杉木胚性胚柄细胞团生长速度加快，说明植物磺肽

素（PSK）对杉木胚性胚柄细胞团的增殖有促进作用。在液体增殖培养中，植物磺肽素（PSK）

能促进低密度的细胞的增殖。 

杉木胚性胚柄细胞团的预成熟。研究发现在预成熟培养基中添加 8 mg /L 浓度的 ABA

对于杉木胚性胚柄细胞团的预成熟有较好的促进作用。基本配方为 BM3+ABA 8 mg/L+VC 

10mg /L+PSK-α 0.01mg /L+麦芽糖 20g /L。在培养基中加入 PSK-α 0.01mg /L 之后能够提高

杉木胚性胚柄细胞团的数量。①10×187-01 每毫升的 ESM 能达到 50 个。 

杉木体细胞胚胎的后期成熟。在杉木的体细胞胚胎成熟中，PEG、ABA、GA3、活性

炭、PSK和低浓度的NAA共同调节杉木体细胞胚胎的后期成熟。基本配方为BM4+PEG8000 

80 000 mg /L+ABA 3mg /L+ GA3 2mg/L+AC 1000 mg /L+NAA 0.1 mg /L+ PSK-α 0.01mg /L+

肌醇 4 000 mg /L。 

杉木体细胞胚胎发生中的可溶性蛋白质含量。在杉木胚性胚柄细胞团的维持和增殖中，

可溶性蛋白含量较低。经过 PSK 处理的材料可溶性蛋白质含量有所提高。最高的是①

10×187-01，能达到 9.012μg/g。在杉木体细胞胚胎的成熟阶段，可溶性蛋白含量较高，其

中最高的还是经过 PSK-α处理的①10×187-01，达到了 32.122μg/g。在杉木体细胞胚胎发生

中，植物磺肽素（PSK）能提高体细胞胚可溶性蛋白的表达量。 

关键词：杉木；体细胞胚胎发生；植物磺肽素；可溶性蛋白；胚性愈伤组织; 萘乙酸 
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马尾松与黄山松种间基因渐渗研究 

摘  要 

本文利用公共数据库中的松树 EST 序列，进行了微卫星(SSR)序列查找、引物设计和

筛选，并利用筛选出的带型清晰的引物组合对按海拔高度采自安徽黄山的马尾松和黄山松

270 株个体进行了基因渐渗研究。分析的 270 株个体按海拔梯度分成 8 个组群，通过等位

基因频率变异分析，揭示了马尾松与黄山松种间基因渐渗随海拔高度的变化趋势。主要研

究内容与结果如下： 

1．统计了不同海拔松树种子的饱满度、发芽率及绝对发芽率，发现杂种区域(海拔约

900~1100m)的种子饱满度及绝对发芽率出现骤降的现象，这可能与两个物种的种间隔离障

碍有关。 

2．为研究两个物种分化的遗传机制，本文开展了分子标记开发研究。首先进行了松树、

桉树和杨树几个不同树种 EST 序列中微卫星的比对研究，微卫星序列是真核生物基因组中

的重要特征序列，其变异情况与生物的进化历程相关，这一工作为利用微卫星标记进行马

尾松与黄山松的种分化研究提供了生物信息学参考。 

3．对在松树 EST 序列中查找到的微卫星，进行了引物设计，并对其中的 301 对引物

进行了引物合成，经初步筛选获得 218 对有扩增产物的引物。对这些扩增成功的引物，选

取了其中的 150 对引物对它们在松科树种中的通用性进行了实验分析，结果显示本实验开

发的 SSR 引物在松科树种中的通用率很高，达到 90%以上。在引物扩增实验的基础上，利

用杂种域单株树上 8 粒种子的胚乳进行了引物扩增位点分析。 

4．在单倍体家系材料扩增实验的基础上，选取了 14 对带型清晰的引物，对采集的 270

株个体进行了基因渐渗按海拔高度变异趋势的实验分析。这些引物在群体中共扩增出了 56

个等位基因，每个引物扩增出的等位基因数在 2~6 个之间。研究发现大部分等位基因(70%)

在两个树种间无明显的渐渗障碍，但有 17 个等位基因的渐渗情况随海拔高度有明显的变化

趋势，其中 12 个等位基因频率随海拔升高而减少，而其它的 5 个等位基因频率随着海拔升

高而增加。这一结果显示了两个树种基因组中的不同位点在两个树种间渗渐能力的差异，

基因渗渐在两个树种中双向发生，但马尾松向黄山松的基因渗渐占主导地位。不同等位基

因渗渐能力的差异预示了不同位点在维持两个树种分化中的不同作用，研究结果为了解马

尾松与黄山松种分化的遗传机制提供了直接证据。 

 

关键词：物种分化；马尾松；黄山松；基因渐渗；微卫星 



 



 

 

 



















 



 



 



 

 



 



 



 

 



 

 

杉木 SSR 引物及其在杂交群体中多态性研究 

摘  要 

为研究杉木杂交群体的 SSR 分子标记的多态性，利用杉木转录组测序技术，获得一批

SSR 分子标记，对杂交群体的分子标记多态性进行了研究，主要结构如下： 

1．利用 misa 软件对杉木转录组的测序拼接后的序列进行微卫星查找，获得的复合型

微卫星的比例为 18.4%。在设定不同的微卫星最小长度中调查结果中显示，各类型微卫星

数在控制不同碱基长度条件时变化不一。其中单碱基，二碱基，三碱基，六碱基重复中的

各类微卫星中的比例较为稳定。 

2．在单碱基的最小重复定为 20，二碱基的最小重复定为 9，三碱基的最小重复定为 6，

四碱基的最小重复定为 5，五碱基的最小重复定为 5，六碱基的最小重复定为 4 的条件下，

共获得 664 个微卫星，即平均每 47.8Kb 可以发现一个 SSR 位点。其中，三碱基（43.37%）

为最多的重复类型基元，AG/CT 是杉木微卫星中主要的二基元重复，AAG/CTT 基元是三

基元重复中最多的基元重复，六基元重复中 AAGAGG/CCTCTT 的数量为最多。 

3．利用根据转录组自行设计出的 411 对引物，对 8 个杉木三代种子园中的随机抽取的

家系进行多态检验发现 161 对引物明显存在多态性（39.17%）。基于 GenBank 上的杉木

EST 序列开发的 28 对引物中，有 6 对 SSR 引物具有多态性，多态引物的含量约为 21.42%。

两者相加目前共开发出 167 对 SSR 多态性引物。基于转录组序列开发的多态性引物的 PIC

在 0.08-0.71 之间，平均 PIC 为 0.36。基于杉木已公布的 EST 序列开发出的多态性引物 PIC

范围为 0.22-0.48，平均为 0.40，所开发的杉木微卫星引物具有中等强度的多态性。 

4．利用可能具功能 118 对微卫星标记，对 12 个群体中的不同个体进行了分析。结果

表明，82 对多态性 SSR 引物共扩增出 242 个等位位点，平均 PIC 为 0.43。根据分子数据

计算出各个体的杂合度，与亲本的遗传距离。同时分析了各性状杂种优势度，一般配合力，

特殊配合力，父本效应，母本效应与对应的杂合度，遗传距离的相关关系。初步结果表明，

胸径的杂种优势与 SSR 表现的杂合度呈负相关，材积的杂种优势与杂合度呈差异显著负相

关，而其他各项间的未发现显著的相关性。 

 

关键字： 杉木，  SSR 标记，多态性， 杂合度， 杂种优势 
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论文题目：新疆石竹属种间分子鉴别及种内遗传多样性分析 

作    者：蒋劭妍 

专    业：林木遗传育种 

研究方向：分子遗传 

指导教师：徐立安  教 授 
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分类号 S722    学位代码 309 

密     级     GK  学校代码 10298 

   学   号 3080515

研 究 生 硕 士 学 位 论 文 

 



 

摘  要 

本研究利用 SRAP 和 ISSR 分子标记，对在新疆收集的石竹属植物资源进行了种间指

纹图谱分子构建及 4 个种种间及种内的遗传多样性的研究，结果如下： 

通过正交实验和单因素实验完成了两种分子标记的体系优化，得到稳定可靠的反应

体系。SRAP-PCR 优化体系为：Mg2+ 2.5mmol/L、dNTP 0.20mmol/L、正反向引物浓度均

为 0.25µmol/L、TaqDNA 聚合酶 1U；反应程序前 5 个循环为 35℃，后 30 个循环为 50℃。

ISSR-PCR 优化体系为：Mg2+1.75mmol/L、dNTP 0.425mmol/L、引物 0.8µmol/L、Taq 酶为

0.5U；反应的退火温度可采用 52℃，即建议退火温度的基础上增加 2.5℃。利用优化的体

系成功从 80 对 SRAP 引物中成功筛选出 16 对多态引物，从 50 对 ISSR 中筛选出 6 对多

态引物。 

利用 SRAP 和 ISSR 分子标记对石竹属 10 个种的 DNA（各 7-9 个个体建立的 DNA

池）分析，结果表明：繸瓣组与齿瓣组可以明显的区分开来，其组内的遗传距离较小，不

同组物种之间的遗传距离相比较远，平均遗传距离为 0.5424。成功构建了石竹属植物的指

纹图谱，其中 Me3/ Em 14 扩增效率最高，仅一对引物就可以鉴别石竹属的 10 个种， ISSR

分子标记则需要 4 对引物的组合，这进一步验证了 SRAP 标记用于构建植物种间指纹图

谱的可行性和优越性。 

对石竹属的 4 个种进行了遗传多样性检测，通过 POPGENE 分析表明，高石竹 Nei 基

因多样性指数(h)和 Shannon 指数(I)最高，分别为 0.3695 和 0.5264。其它种遗传多样性大

小依次是大苞石竹、瞿麦、遗传多样性最低的是准噶尔石竹(h)0.2955 和(I)0.4221，种间遗

传分化系数(Gst)为 0.1558。4 个种内平均 Nei 基因多样性指数(h)和 Shannon 指数(I) 中准

噶尔石竹遗传多样性最高，分别是 0.2479 和 0.3803，其次是高石竹、瞿麦。遗传多样性

最低的是大苞石竹（h）0.2102 和（I）0.3341，种内家系间遗传分化系数平均值为 0.1035，

即有 10.35%的遗传变异存在于家系之间，而有 89.65%的遗传变异存在于家系之内。 

 

 

关键字：石竹，ISSR，SRAP，指纹图谱，遗传多样性 
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论文题目：马尾松无性系种子园亲本评价 

及档案建立 

作    者：沈敬理 

专    业：林木遗传育种 

研究方向：林木遗传改良 

指导教师：徐立安  教 授 
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摘要 

本研究以福建省漳平五一国有林场马尾松无性系种子园亲本及其 1995、

1996 年营建的半同胞子代林为对象，对亲本开花结实习性和 DNA 指纹，子代的

生长、干形等性状进行了研究，建立了种子园亲本较为系统的档案，结果如下： 

对 1995 和 1996 年造林的 2 片种子园自由授粉子代林的生长、干形性状进行

了研究。结果表明，种子园子代家系的生长性状在不同年龄都存在极显著差异。

8 年生之前，随年龄增大家系间的生长差异有所增大，随后略有下降，11 年后趋

于平稳。生长量在年度间的相关性（5 年生、8 年生、11 年生与 15 年生时相关）

也随年龄增加而增强，3 种生长性状的 11 年与 15 年时的相关系数基本都在 0.8

以上。当子代林 15 年生时，1995 子代林（119 个家系）平均树高 15.53m（变异

系数 CV＝6.43%），胸径平均值为 16.68cm（CV＝15.14%），平均材积 0.1639m3

（CV＝30.68%）；1996 年子代林（159 个家系）生长量总体相对较小，但变异

系数更大（比 1995 年约大 10％），通直度变异系数为 6.99%。如果以种子园 30％

的优良亲本的种子造林，与当年当地商品种子相比，根据 1995 年的子代林结果

可获得材积增益 28.55%（1996 年的子代林更高），根据子代测定结果对亲本选

择将产生明显的改良效果。 

从松属 6 个树种中应用的 SSR 引物 168 对，SRAP 上游引物 10 个，下游引

物 8 个共 48 个组合，进行了指纹图谱构建的标记筛选。筛选出多态性高、条带

清晰、重复性强的 SSR 标记 15 对，共检测到 55 个等位基因，平均每对引物可

检测到 3.67 个等位基因（最多 6 个，最少 2 个）。利用 2 对引物组合（PtTX3116、

PtTX3025）可区分出 18 个无性系，加入第 3 对引物可区分 52 个，加入第 4 对

可区分 74 个， 6 对引物组合可区分出 106 个无性系，但再增加引物组合，区分

效率明显下降，到 10 对引物组合时只能区分 116 个无性系，再增加引物组合也

不再发生变化，还剩 18 个无性系只能区分成 7 个组，每个组内各 2-3 个无性系

不能被区分开。后经筛选出的 4 个 SRAP 标记组合能将剩下的所有 18 个无性系

区分开，建立了可区分所有 134 个亲本无性系的指纹图谱。 

根据 2 片子代林的试验结果，以及种子园亲本开花习性、种子产量及发芽率

等，结合 134 个无性系的分子指纹图谱，建立了较为全面的种子园亲本综合档案，

为种子园管理、种子园重建（新建）及多世代改良建立了良好基础。 

 

 

 

 

关键词：马尾松种子园      子代测定        指纹图谱        综合档案 
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论文题目：杨树中 flg22 诱导 MAPK 信号级联通路的研究 

作    者：谭碧玥 

专    业：遗传学 

研究方向：杨树抗病分子机理 

指导教师：徐立安  教 授 

     黄敏仁  教 授 
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     学    号 3080133

研 究 生 硕 士 学 位 论 文 

 



 

      

摘  要 
植物与病原体协同进化过程中，逐渐形成了一系列复杂高效的保护机制来抵

御病原物的侵染。其中包括一套适应性较广的由病原相关分子模式(PAMPs)触发

的免疫(PTI)，它可激活植物体中促丝裂原活化蛋白激酶(MAPK)信号通路使植物产

生早期应答反应。其中，鞭毛蛋白的保守序列 flg22 是目前研究最为深入的一种

PAMPs。MAPK 是普遍存在于真核生物中的一类保守的丝氨酸/苏氨酸类蛋白激酶，

它通过逐级磷酸化传递环境刺激信号，参与植物生长发育和多种生物、非生物胁

迫信号转导。杨树作为木本植物的模式物种，以它为材料研究林木抗病相关分子

机制具重要意义。本论文以南林 895 杨(Populus×euramericana cv.’Nanlin895’)为

材料，有对由 flg22 诱导的 MAPK 信号级联通路的传递展开一系列研究，具体结

果如下： 

1.  建立杨树原生质体瞬时表达体系。通过对酶的种类、PEG 浓度和质粒 DNA

含量进行优化，建立转化效率达到 80%以上的瞬时表达系统。其中，使用 2%纤

维素酶  (v/v)(sigma)和 0.5%果胶酶  (v/v)(sigma)经过 2.5‐3h 的酶解可获得足够的

产量；在转化过程中，每 6×104个原生质体中使用 30%的 PEG 和 10ng 质粒 DNA

可获得较高的转化效率。 

2.  通过 RT‐PCR 获得受 flg22诱导的早期防御基因，并克隆其启动子与 LUC基

因相连接构建报告基因表达载体。首先利用 RT‐PCR 得到 CaBP、ERF74、WRKY33

和 WRKY29 等 4 个受 flg22 诱导表达量上调的基因。根据预测结果，上述 4 个基

因分别克隆上游 2000bp，1500bp，1600bp 和 1500bp 作为其启动子区域并连接

LUC 构建报告基因。经验证确定使用 WRKY29‐LUC 和 WRKY33‐LUC 作为报告基因

载体进行后续实验。 

3.  克隆 MAPK 各级候选基因，构建相关表达载体。其中，MPKs 内克隆得到

5 个基因，分别为 PtMPK3‐1，PtMPK3‐2，PtMPK4，PtMPK6‐1 和 PtMPK6‐2；MKKs

中克隆得到 6 个基因，分别为 PtMKK2‐1，PtMKK2‐2，PtMKK3，PtMKK5，PtMKK6

和 PtMKK7，并将此类基因利用定点突变的方法改造成为激活型基因；MEKKs 中

克隆得到 6 个激活型基因，分别为 PtMEKK1‐1，PtMEKK1‐2，PtNPK1，PtNPK2，

PtNPK3 和 PtNPK4；并且克隆 PtMEKK1‐1 和 PtNPK1 的基因全长。将上述基因利

用 Gateway 技术分别构建入 p2HAGW7.0，p2GWF7.0，pUC19‐SPYNE 和 pUC19‐

SPYCE 表达载体中，共得到 65 个表达载体组合。 

4.  根据上述克隆得到的基因，分析杨树中由 flg22 诱导的 MAPK 信号通路的

传递方式。利用 luciferin 荧光检测，western blot，蛋白相互作用(BiFC)和亚细胞

定位得到这条通路为：PtNPK1—PtMKK2‐2—PtMPK6‐1(PtMPK3‐1)，且 PtNPK1 与

PtMKK2‐2在细胞膜上发生作用，PtMKK2‐2与 PtMPK6‐1在整个细胞中发生作用，

而被激活的 PtMPK6‐1 和 PtMPK3‐1 转入细胞核中将信号进一步传递下去，引发

杨树早期抗性。 

关键词：  flg22；促丝裂原活化蛋白激酶(MAPK)；杨树；信号通路 
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论文题目：响叶杨×银白杨遗传图谱加密与 

               相关 QTL 初步定位 

作    者：张福敏 

专    业：遗传学 

研究方向：分子遗传 

指导教师：徐立安    教  授 
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研 究 生 硕 士 学 位 论 文 

 



 

      

摘  要 

本研究基于双拟测交(two-way pseudo-testcross)策略，以响叶杨（P. adenopoda）×银白

杨（P. alba）132 个 F1 代个体为作图群体，利用 SSR 和 SRAP 两种分子标记对王源秀（2008）

构建的两亲本遗传图谱进行加密，并对叶片数量性状和生长量性状进行了 QTL 定位初步研

究。 

本研究新增 461 个多态性位点（23 个 SSR 和 438 个 SRAP），其中 139 个位点（7 个 SSR

和 132 个 SRAP）被连锁到母本响叶杨遗传连锁图上，150 个位点（6 个 SSR 和 144 个 SRAP）

被连锁到父本银白杨遗传连锁图上。新构建母本响叶杨的图谱包含 24 个连锁群、236 个标

记（98 个 SSR 和 138 个 SRAP），包括原图谱上 98 个标记（92 个 SSR 和 6 个 SRAP），24

个连锁群各含有 4~26 个标记，连锁群图距从 10.7cM~256.3cM，共 2956.7cM，平均每个连

锁群长度 123.20cM，标记间距平均 13.95cM（原为 20.60cM）；新构建父本银白杨的图谱包

含 28 个连锁群、263 个标记（109 个 SSR 和 154 个 SRAP），包括原图谱上 113 个标记（103

个 SSR 和 10 个 SRAP），28 个连锁群各含有 4～27 个标记，连锁群图距从 7.2cM~350.3cM，

共 3199.6cM，平均每个连锁群长度 114.28cM，标记间距平均 13.62cM（原为 19.26cM）。响

叶杨和银白杨估计基因组长度分别为 2996.55cM 和 3217.78cM，基因组覆盖度分别为 91.36%

和 89.21%。 

应用复合区间作图法对叶面积、叶长、叶宽、叶周长、叶柄长、叶长宽比、叶背毛、树

高、胸径、地径、萌枝数 11 个数量性状进行 QTL 定位和遗传效应分析，取 LOD 值为 2.5，

分别检测到控制这些性状有 1、5、3、5、3、8、1、5、5、1、2 个共 39 个 QTL 位点，遗传

贡献率在 6.82%～25.4%之间。 

 

关键词  响叶杨；银白杨；遗传图谱；SSR；SRAP；QTL 
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论文题目：铁线莲组织培养的研究 

专    业：园林植物与观赏园艺 

研究方向：园林植物遗传育种 

作    者： 忤丹丹 
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摘  要 

论文以当年新生枝条带芽茎段为外植体建立铁线莲再生体系，为铁线莲的快
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速推广提供技术支持；同时为了探索高频率再生植株的形态发生途径和离体培养

条件，也对铁线莲茎段诱导愈伤和相关生理特征进行了研究。主要结论如下： 

1、铁线莲组织培养快繁技术 

(1)铁线莲幼嫩茎段表面灭菌以 0.1%HgCl2 为宜；较适取材季节为 4 月，污

染率低，出芽率高。 

(2) 铁 线 莲 ‘ 茱 莉 亚 ’ 腋 芽 增 殖 的 较 适 培 养 基 为

MS+6-BA1.0mg/L+IBA0.15mg/L+ Sucrose30.0g/L，增殖系数为 4.03；适宜的生根

培养基是 1/2MS+NAA0.1mg/L，生根率达 70%。 

(3) 铁 线 莲 ‘ 阿 拉 贝 拉 ’ 腋 芽 增 殖 的 适 宜 培 养 基 是

MS+6-BA0.5mg/L+IBA0.1mg/L+ Sucrose30g/L，增殖系数为 3.98；较适生根培养

基是 1/2MS +NAA0.05mg/L，生根率达 89.3%。 

(4) 铁 线 莲 ‘Rooguchi’ 腋 芽 增 殖 的 适 宜 培 养 基 是

MS+6-BA1.5mg/L+IBA0.1mg/L+Sucrose 40 g/L，增殖系数为 3.91。 

(5)瓶苗移栽春季最佳，经过 5~7 天的开瓶炼苗，以珍珠岩：泥炭=1：3 为基

质，其移栽成活率达 82.6%。 

2、铁线莲愈伤组织诱导技术研究 

以当年生嫩枝带芽茎段为外植体，铁线莲‘茱莉亚’愈伤组织较适诱导培养基

为 MS+ 6-BA 1.0mg/L+NAA 0.5mg/L；铁线莲‘阿拉贝拉’愈伤组织适宜诱导培养

基为 MS+TDZ 0.3mg/L+NAA 0.1mg/L。 

3、铁线莲愈伤组织诱导过程中生理生化特征的研究 
在铁线莲愈伤诱导过程中，‘阿拉贝拉’愈伤组织的可溶性蛋白质含量、可溶

性糖含量、过氧化物酶（POD）活性和过氧化物歧化酶（SOD）活性四种生理指

标的变化趋势与‘茱莉亚’基本相同，但四种生理指标值均略高于‘茱莉亚’。 

 

关键词：铁线莲；组织培养；愈伤诱导；生理特性 



 
 
 
 
 
 

南 京 林 业 大 学 

 

 
 
 
 

论文题目：鹅掌楸杂交种子园建立技术研究 
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鹅掌楸杂交种子园建立技术研究 

摘要  
种子园是生产林木良种种子的种植园。与良种无性系规模扩繁相比，种子园

繁育的良种还具有成本低廉、遗传多样性高等优点，因而，是常用的林木良种繁

育方式。杂交鹅掌楸由于适应性广、杂种优势强，在园林绿化和工业用材林营建

等领域逐渐推广应用，良种苗木供应不足矛盾日渐突出，因此，建立鹅掌楸杂交

种子园迫在眉睫。本文以课题组前期积累的鹅掌楸属树种杂交育种及其子代测定

数据为依据，结合杂交亲本的 SSR 遗传多样性分析结果，通过综合权衡种子园

的遗传增益和遗传多样性，确定鹅掌楸杂交种子园适宜的无性系数量；综合考察

各亲本的育种值（一般配合力）、繁殖适合度、特殊配合力等指标确定鹅掌楸杂

交种子园的建园亲本；最后，开展种子园无性系设计，并选取其中两种方案于

2010 年 3 月-2011 年 4 月在江苏句容南京林业大学下蜀实习林场建立鹅掌楸杂交

种子园。主要研究结果如下： 
种子园无性系数量的确定。以江西景德镇、安徽泾县、镇江下蜀 3 地点 3

年生的 34 个鹅掌楸半同胞子代测定林为材料，以家系平均数为对照估算亲本遗

传增益，利用 SSR 分子标记度量亲本遗传多样性，进而分析种子园遗传增益、

遗传多样性随无性系数量的变化趋势，并进行 logistic 曲线拟合。无性系数量多

至 10 个后其遗传多样性增加趋势趋于平缓；而无性系数量达 30 个后其遗传增益

降低趋势趋于平缓。综合权衡种子园的遗传增益与遗传多样性，最终确定鹅掌楸

杂交种子园无性系数量以 20 左右为宜。 
种子园建园亲本的选择。以江西景德镇、安徽泾县、镇江下蜀 3 地点 75 个

鹅掌楸交配组合子代测定林为材料，通过分析各亲本的育种值、一般配合力、特

殊配合力、杂种优势大小，同时，参考课题组前期开展配子选择与繁殖适合度研

究结果，制定鹅掌楸建园亲本选择原则为：适合作母本的无性系以一般配合力和

育种值为主要依据，其次考虑雌性繁殖成效，最后考虑特殊配合力；适合作父本

的无性系优先考虑一般配合力、育种值和与特殊配合力，其次考虑雄性繁殖成效。

最终确定 24 个杂交亲本作为建园无性系，其中，其中，Z、L、J、N2 适合作母

本， L2、BK1、XN1、C4、C5、YY1、FY1、M、C1、C3、SZ 、S1、W、S、C2、

J1、SZ1、Z 适合作父本，N1、BM、H 既适合作母本又适合作父本。 
种子园无性系设计与营建。鹅掌楸杂交种子园无性系设计原则为：①尽量避

免近交；②组配特殊配合力高的亲本；③考虑亲本的育种值及雌性繁殖适合度；

④兼顾疏伐。据此，提出 5 种无性系设计方案，并以梅花型配置和单行单亲配置

两种设计作为鹅掌楸杂交种子园的实际建园方案。2010 年 3 月定砧，2011 月 4
月嫁接，种子园面积 75 亩。 
 
关键词：鹅掌楸、种子园、无性系数量、育种值、繁殖适合度、无性系设计 
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论文题目：植物品种遗传鉴别分子基础研究 

作    者：张红 

学位类别：农业推广硕士 

专业领域：林业 

研究方向：林木遗传育种 

指导教师： 尹佟明  教授 

           张新叶  副研究员 
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植物品种遗传鉴别分子基础研究 

摘要 

油茶是我国特有的木本食用油料树种，综合利用价值高。良种化及快速生长的培育是

油茶品种得以健康持续发展的基础。目前飞速发展的分子标记技术为油茶优良品种的鉴别

提供了重要的理论基础和和实践经验。本研究不仅利用实验室建立的油茶微卫星数据库进

行油茶 SSR 引物的开发与通用性研究，而且以现有的 EST 数据库为基础进行油茶 SNP 分

子标记的开发与数据库的建立，主要研究结果如下： 

（1）实验室通过测序油茶 10%基因组序列，建立了含 11343 个微卫星的油茶微卫星数

据库，本研究利用此数据库，参照引物设计原则，共获得 6484 条油茶微卫星引物，引物设

计成功率为 73.8%。对其中 900 对引物进行了合成，并对合成的引物进行了 PCR 扩增，扩

增产物用 2%的琼脂糖凝胶进行电泳检测，筛选出有产物、主带明显的引物共 590 对，所

占比例为 65.56%。同时，随机选取筛选出的 590 对中的 100 对，对 17 个油茶品种的 DNA

进行 PCR 扩增，发现这些引物在油茶品种内的通用率平均为 81.4%，最高的为 94%。说明

本实验开发的 SSR 引物在种内的通用率非常高。 

（2）建立了油茶 SNP 数据库，并初步建立了油茶 EST-SNP 开发体系，明确了油茶

EST 中 SNP 的分布规律，油茶编码区的 SNP 发生频率为 0.17%，即平均 598bp 就存在一

个 SNP 位点。 在拼接得到的 606 条 contig 序列中，共有 114 条 contig 序列发生突变，并

发现了 486 个 SNP 候选位点。对 486 个 SNP 候选位点进行引物设计，共得到 94 条引物，

引物设计成功率为 82.5%。在这 486 个 SNP 标记位点中，转换 61 个（14.61%），颠换 372

个（74.5%），插入突变的位点是 20 个（4.1%），缺失突变的位点是 33 个（6.79%）。 

    本研究对油茶分子鉴别、分子标记开发及基因改良等都有重要的意义。 

 

关键词：油茶；遗传鉴别；SSR；通用性；SNP 数据库 
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论文题目：百合杂交后代的遗传变异研究和优良基因型选育 

作     者：祁福娟 
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摘  要 

东方百合花大芳香，是几大百合杂种系中花朵最大、最美丽的一类，自上世

纪八十年代以来就成为切花百合市场上最主要的百合商品种。由于东方百合从种

子到开花所需要的生长期很长，因此目前百合上的研究成果主要来自亚洲百合。

本论文首次以东方百合商品种‘Constanta’（康斯坦萨）和‘Sorbonne’（索邦）及其

杂交 F1 代群体为试验材料，初步分析了百合花色的变异；对百合主要数量性状

进行了多元统计分析；同时检测了后代对百合专化型尖孢镰孢菌(Fusarium 

oxysporum f.sp.lilii)的抗性，最后初步选择了适合作为切花百合的优良基因型。

主要试验结果如下： 

1.后代的花色变异非常复杂，后代中表现出红色的基因型的比例最高；此外，

初步判断黄色的有无由单基因控制。 

2.从两年各性状的平均值来看，生殖器官性状比营养器官性状稳定；从变异

系数来看，第二年的花苞数目的变异系数最大，为 64.4%，说明花苞数目在第二

年不同基因型间的差异非常大，具有很大的选择空间。 

3.数量性状间的相关分析结果表明，在营养器官性状内部、生殖器官性状内

部、营养器官性状和生殖器官性状之间都有显著或极显著的表型相关存在。其中，

内外轮花瓣长之间的偏相关系数最大，为 0.90，说明这两个性状之间紧密相关。 

4.对第二年百合的 15 个数量性状进行主成分分析，得到前六个主成分，能够

解释后代总变异的 81.73%。其中，前两个主成分可被分别命名为“花冠大小”因

子和“茎秆”因子，对总变异的贡献率分别为 36.39%和 19.08%。第三、四、五、

六个主成分被分别命名为“雌蕊”因子、“叶密度”因子、“中部叶宽”因子和“花

丝”因子。由于第一、第二主成分与决定切花百合品质的两个重要指标株高和花

冠直径的关系最密切，因此计算各基因型前两个主成分的综合得分，初步选出前

两个主成分综合得分较高的 30 个基因型。 

5.本试验中采用了一种更简便地检测后代对百合专化型尖孢镰孢菌

(Fusarium oxysporum f.sp.lilii)抗性的方法：使用液体培养百合专化型尖孢镰孢

菌获得的毒素粗提液对后代各个基因型的鳞片进行抗性检测。试验结果发现，后

代中比抗性较强的亲本‘Sorbonne’的抗性更强的基因型占很大比例，为 39.8%，

说明父本‘Sorbonne’对后代的抗性影响较大。 

6.根据后代对百合专化型尖孢镰孢菌的抗性、花色及其它特征、并结合后代前

两个主成分的综合得分，初步筛选出 8 个综合表现良好的基因型，作为申报新品

种的候选品种。 

 

关键词：东方百合；花色变异；数量性状；多元统计分析；抗病性；优良基因型

选育 
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摘  要 

百合在国内外花卉市场上占有极其重要的地位。传统百合杂交育种存在远

缘杂交困难，引入某些优良性状时会伴随一些不良的性状等问题。而通过基因

工程引入外来基因可以达到缩短育种时间，定向修饰花卉某些性状而保持其他

性状不变的目的。因此，基因工程对于百合育种及品种性状的定向改良具有重

要意义。 

本实验以麝香百合两个品种‘雷山’和‘白狐狸’为材料，取其鳞片及叶片为外

植体，从不同叶位、不同picloram浓度、不同培养方式、不同切割方式及愈伤再

生植株等方面进行转化受体系统研究。最终确定以‘雷山’内层鳞片薄切片为转

化外植体，利用根癌农杆菌介导法，进行麝香百合遗传转化体系的研究。 

转化受体系统研究：首先，比较麝香百合两个品种，即‘雷山’和‘白狐狸’，两

者选出较为合适的品种作为遗传转化实验研究材料；其次，比较不同的外植体，

即鳞片和叶(叶分为叶片和叶柄)的愈伤诱导率，选出愈伤诱导率较高较稳定的外

植体作为转化材料；再比较外植体的位置效应，即内层、中层、外层外植体对愈

伤的诱导及愈伤再生植株能力的影响，选择较优位置的外植体做转化外植体；然

后，比较不同培养方式，即光培养和暗培养，对外植体愈伤的诱导及愈伤再生植

株能力的影响，选择适合转化的培养方式；最后，比较不同 picloram 的浓度对外

植体愈伤的诱导，愈伤状态，愈伤再生植株能力以及植株状态的影响，结合实际

因素选出较合适的 picloram 的浓度诱导愈伤。 

转化受体系统研究结果表明：品种‘雷山’在愈伤的诱导及再生芽的生长速度

上较‘白狐狸’快；两个品种叶片诱导愈伤能力皆远远低于鳞片；来源于内层鳞片

的愈伤诱导率及愈伤再生芽能力高于外层；光照培养方式较暗培养方式更适合外

植体愈伤诱导。因此确定了以‘雷山’中间层和内层鳞片为材料，在比较横切与纵

切各自优缺点后决定采用纵切的方法，切成 0.3mm ~0.5mm 厚度的薄切片作为

转化外植体。确定愈伤诱导培养基为 MS0+4.0mg/L Picloram，在光照培养条件下

诱导愈伤。愈伤再生植株培养基为 MS0 培养基。 

遗传转化体系研究：本实验菌株采用EHA105，含GFP报告基因与卡那霉素

抗性标记基因。首先，确定材料的抗生素筛选压力，抗生素设置6 种浓度梯度(20 

mg/L、30mg/L、40mg/L、50mg/L、60mg/L、70mg/L)；其次，比较共培养基成分

对转化效率的影响，确定合适的共培养基；然后，对比共培养基不同pH，对转化

效率的影响，确定适合转化的pH值；最后，比较预培养和共培养天数对转化效率

的影响，确定合适的预培养天数及共培养天数。 

遗传转化体系研究结果表明：经观察与统计后得知‘雷山’鳞片薄切片在 kan 

50mg/L 时外植体褐化率过半，在 kan 为 70mg/L 时，外植体基本褐化死亡。因此

本实验确定‘雷山’鳞片薄切片的抗生素筛选浓度为 50mg/L。外植体预培养基为

MS0+4.0mg/L Picloram ，pH 为 5.8 的培养基。共培养基中，大量元素 NH4NO3 对
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农杆菌生长有较强的抑制作用，而酚类物质(AS)的添加可以促进转化效率的提高。

另外有研究表明共培养基 pH 较低也不利于农杆菌的生长。因此确定共培养基为

不含 NH4NO3 的 MS0+4.0mg/L Picloram+ AS 100 mg/L，pH 为 5.8 的培养基。随

着预培养天数增加，外植体存活率提高，转化率也明显提高，但假阳性概率也会

随之提高；共培养天数的增加也会提高外植体转化效率，但时间过久会导致农杆

菌生长过剩，外植体脱菌困难继而死亡；因此确定外植体预培养 4d，在菌液浓度

OD=0.4 的重悬液中侵染 10min，共培养 8d。再换至 MS0+4.0mg/L Picloram+kan 

50mg/L+cef 100mg/L 的筛选培养基上筛选抗性愈伤组织。 

外植体每 21d 继代一次。将诱导出的抗性愈伤换至植株再生培养基上，将会

逐渐再生出抗性植株。 

 

关键词: 麝香百合；转基因受体系统；转基因体系；鳞片薄切片； 
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论文题目：浙江红山茶查耳酮合成酶基因的克隆与分析 
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研 究 生 硕 士 学 位 论 文



摘  要 

査耳酮合成酶(Chalcone synthase ,CHS)是花色素（存在于植物的叶片、花、

果实和种子中）生物合成途径的关键酶，査耳酮合成酶涉及苯丙氨酸代谢途径中

各种具有防御性产物的生物合成，在植物的色素的积累，抗菌、抗低温等抗生物

和非生物胁迫等方面起着重要的作用。 

浙江红山茶是优良的产茶油树种，由于其花色艳丽、树形美观，被广泛作

为庭院园林观赏植物。浙江红山茶自然分布于年平均气温12-14.5℃，极端低温-

9℃，有较强的抗寒能力。浙江红山茶花色艳丽及较强的抗寒能力与CHS基因可

能有着密切的关系。因此，分离克隆浙江红山茶CHS基因并对其进行研究具有

重要的理论意义和实践价值。本研究的主要结果如下： 

1.根据454 GS FLX Titanium高通量测序仪测序得到的ESTs序列，在与其他

物种CHS基因序列比对的基础上，通过RACE技术克隆了浙江红山茶CHS基因，

获得了该基因家族的3个成员CHS1、CHS2和CHS3的cDNA全长序列，其序列已

上传至NCBI，其登录号分别为JN944573、JN944574、JN944575。 
浙江红山茶 3 个 CHS 基因均包括 1167 bp 的开放阅读框，编码 389 个氨基

酸，其中 CHS1 基因的 cDNA 全长 1400 bp，其分子质量为 42.6 kDa，PI 为
5.97；CHS2 基因的 cDNA 全长 1469 bp，其分子质量为 42.6 kDa，PI 为 6.12；
CHS3 基因的 cDNA 全长 1442 bp，其分子质量为 42.8 kDa，PI 为 6.12。浙江红

山茶 CHS 具有 3 个活性位点 Cysl64、His303 和 Asn336 及 2 个决定底物特异性

的苯丙氨酸残基 Phe215 和 Phe265，序列分析表明，浙江红山茶的 CHS 基因与

GenBank 收录的其他植物的 CHS 基因均具有较高的同源性（蛋白序列多数相似

度达到 90%以上），依据 CHS 基因能明显区分不同植物科间的差异。浙江红山

茶 CHS1、CHS2 与 CHS3 基因的核苷酸序列同源性较高（约为 71.2%），蛋白

差别则更小，只有 15～16 个蛋白的差别，相似度高达 96%。 

2.通过山茶属不同种（短柱茶、普通油茶、浙江红山茶）花的 RT-PCR 分析，

结果表明 CHS1、CHS2 和 CHS3 均在短柱茶中表达量最高；而浙江红山茶不同

组织器官（花、叶和种子）RT-PCR 结果，显示出 CHS1、CHS2 和 CHS3 均在叶

中的表达量最高；在浙江红花茶花发育的不同时期（花苞、半开放花以及全开放

花），CHS1、CHS2 和 CHS3 基因的 RT-PCR 结果均在花苞时期表达量最高。 

3.通过原生质体瞬时表达系统研究了浙江红山茶CHS基因的亚细胞定位，

发现浙江红山茶 CHS1、CHS2和CHS3基因均定位在细胞膜上。 

4.构建了浙江红山茶CHS2基因表达载体，并在拟南芥中进行了转化试验，

结果显示转基因植株开花较早的迹象。由于转基因植株太少，还有待进一步研

究。 
关键词：CHS 基因；浙江红山茶； RT-PCR；原生质体瞬时表达系统； 
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摘要 

普通油茶（Camellia oleifera）原产中国，因其种子可榨油供食用而命名，是

重要的木本食用油料植物，茶油的不饱和脂肪酸含量高达 90%，易被人体吸收，

长期食用能起到预防和治疗常见心血管疾病的作用。酰基载体蛋白基因（ACP）

和 β-酮脂酰-ACP 合成酶基因（KASⅢ）是参与脂肪酸合成的重要基因，油酸脱

氢酶基因（FAD2）在脂肪酸脱饱和中发挥重要作用，因此研究这 3 个基因的特

征对于揭示油茶油脂合成和脱饱和过程，揭示茶油形成机理，为油茶分子育种建

立基础具有重要意义。本文以普通油茶为材料，运用 RACE 技术克隆了 ACP、

KASⅢ和 FAD2 基因，通过生物信息学及实时荧光定量 PCR 等，对基因进行了

分析。主要研究结果如下： 

1）获得了ACP全长cDNA序列，命名为co-acp-2，GenBank登录号为 JQ739517，

共 741bp，开放阅读框位于 75-464bp，编码 129 个氨基酸。co-acp-2 蛋白与双子

叶植物、单子叶植物相似度分别为 75％以上和 50％-60％。依据 ACP 构建系统

发育树，可以显著区分双子叶植物、单子叶植物和低等植物。co-acp-2 为不分泌

的膜内蛋白，具有保守的磷酸泛酰巯基乙胺结合位点，二级结构以 α 螺旋为主。

ACP 是一个基因家族，co-acp-2 与之前克隆的 co-acp 理化性质相似，但序列除了

磷酸泛酰巯基乙胺结合位点相似，其余差异较大。 

2）KASⅢcDNA 全长 1654bp，GenBank 登录号为 JQ739519，开放阅读框位

于 295-1512bp，编码 405 个氨基酸。其为不分泌的单拷贝膜结合蛋白，具有 KASⅢ

的保守结构域。KASⅢ蛋白与双子叶植物、单子叶植物相似度分别为 70％以上

和 50%-60％。依据 KASⅢ的进化分析能明显区分双子叶植物、单子叶植物和低

等植物，同时大戟科、豆科和茄科 KASⅢ基因能与其他科属植物能显著区分。 

3）FAD2 全长 cDNA 序列，命名为 co-fad2-2，GenBank 登录号为 JQ739518，

共 1558bp，开放阅读框位于 163-1314bp，编码 383 个氨基酸。其为不分泌的膜

结合蛋白，具有一个 FA_去饱和酶的保守结构域。FAD2 是 FAD 的一个亚基因家

族，在不同物种间及同物种不同家族成员间均较为保守。co-fad2-2 与其他植物的

FAD2 相似度都在 74％-96%。co-fad2-2 与同种的 co-fad2-1 不仅理化性质相似，

序列相似度也高达 76.5％。依据 FAD2 构建的系统发育树，可以明显区分双子叶

植物、单子叶植物和低等植物。 

4）获得了普通油茶、短柱茶和浙江红山茶 FAD2 的部分基因组 DNA，三者

只有有 16 个碱基不同，5 个氨基酸不同，差异非常小，且普通油茶与短柱茶差

异更小，只有 2 个氨基酸不同。比较普通油茶 FAD2 基因组和 cDNA 序列，验证

了 FAD2 无内含子。 

5）对幼苗期浙江红山茶的 FAD2 基因在根、茎、叶中的表达量进行了实时荧

光定量 PCR，结果显示表达量在叶和茎中分别是在根中 24 倍和 2 倍，初步推断

其为组成型表达。 

关键词：油茶；脂肪酸；基因克隆；实时定量  
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论文题目：杂交鹅掌楸 WUS 基因的克隆与表达研究 
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研 究 生 硕 士 学 位 论 文 

 



摘  要 

体细胞胚胎发生（简称体胚发生）技术由于其发生的两极性、速度快、数量多等优点，

已经成为优良林木资源快速无性繁殖的重要手段。有关林木体胚发生的机理研究已取得了

很大的进展，但大多数研究还停留在形态发生方面，并且植物体胚发生的质量和数量都不

尽人意，因此需要深入研究植物体细胞胚发生的分子细胞生物学机理，这样才能更好地了

解细胞分化、发育、形态发生以及体胚发生过程中一些相关基因的表达和调控情况等。本

课题主要是围绕杂交鹅掌楸体胚发生体系进行，首先进一步优化了杂交鹅掌楸的体胚发生

体系，利用优化的体胚发生体系进行了植物体胚发生的分子生物学以及细胞生物学方面的

一些研究，包括体胚发生过程中的信号转导，相关基因的表达调控和蛋白质表达调控等方

面，具体研究内容包括： 

1、杂交鹅掌楸的体细胞胚胎发生体系的优化。在实验室已建立的相对成熟的杂交鹅掌

楸体胚发生体系的基础上，从材料背景，培养条件以及体胚再生植株培养等方面进行深入

研究，发现早期未成熟胚诱导形成的愈伤组织状态对后期体胚诱导十分重要，0.1mg/L 的

多肽类激素磺肽素（PSK）可提高未成熟胚的出愈率及胚性愈伤组织的诱导率；在体胚成

熟及植株再生过程中，注意及时将体胚再生植株转移到不含激素的体胚再生植株生长培养

基。 

2、建立了模式植物拟南芥的体胚发生体系。以拟南芥未成熟胚为外植体的愈伤组织

的诱导，胚性愈伤组织的获得，悬浮系的建立以及体胚诱导及发育等。在研究中发现在

MS 基本培养基中添加 2.0 mg/L 2,4-D，1.0 mg/L NAA 以及 0.5 mg/L BA 能够诱导胚性愈伤

组织产生，而体细胞胚的诱导则需要加入 0.2 mg/L NAA，1.0 mg/L KT 及 0.5 mg/L BA。通

过试验获得了拟南芥的体胚苗。拟南芥体胚发生体系的建立为进行体胚发生相关基因的功

能验证提供了一种新的途径。 

3、成功克隆了杂交鹅掌楸 LhWOX1,2,4,5,13 基因。以杂交鹅掌楸胚性细胞、体胚再生

植株、芽、根等组织器官为材料，利用杂交鹅掌楸转录组测序获得的序列信息，克隆获得

了干细胞调控基因 WUSCHEL 相关同源盒基因 WOX 基因家族基因 LhWOX1,2,4,5,13，通

过半定量和实时定量 PCR 来研究 LhWOX 基因在杂交鹅掌楸体胚发生典型阶段的表达规

律。结果显示，5 个 LhWOX 基因在胚性愈伤组织中的表达量差异不大，在体胚诱导初期的

单细胞中表达量最低，在早期球形胚以及后期子叶胚中表达量都有所提高，而且 5 个基因

之间差异也明显增大，推测 WOX 家族基因参与植物胚胎发育中的形态建成，在胚胎发育

后期，功能出现了分化。 

4、LhWOX2 基因功能验证。构建 LhWOX2 基因过量表达载体，分别利用 WOX2-4 突

变体和野生型拟南芥进行转基因的功能验证研究。通过观察转基因拟南芥植株 T1、T2 代

的表型，来推测 LhWOX2 的功能。 

 

关键词： 杂交鹅掌楸；体细胞胚胎发生；干细胞调控；PSK；WOX 
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研 究 生 硕 士 学 位 论 文  



摘  要 

雄性不育百合避免了花粉污染的问题，免除人工去雄的繁琐，提升了百合的

品质，对于百合新品种的选育有重要价值。本课题组将雄性不育百合与可育百合

杂交，利用胚拯救技术获得大量杂交后代，并对这些后代通过细胞遗传学手段分

析鉴定其真实性，为进一步研究雄性不育打下基础。 

本研究对雄性可育百合与雄性不育百合的花药进行石蜡切片分析，结论为：

雄性可育百合花药具有完整的结构和正常的发育过程，雄性不育百合成熟时期的

花药没有花粉囊，仅有表皮、基本组织和维管束组成，只进行边缘生长。结果表

明雄性不育百合的花药在开花之前就已经败育，推测是在孢原细胞分裂产生造孢

细胞时期出现异常。这一结论对进一步研究雄性不育机理有一定参考价值。 

本研究选取商品种百合 ‘Pollyanna’ 、  ‘Ceb Dazzle’ ，与来自 ‘Golden 

Horn’×‘High Class’杂交 F1 代的 2 个雄性不育后代 GHC-01、GHC-02 为材料，进

行细胞学鉴定，并以雄性不育百合为母本，剩余两种百合为父本进行杂交育种。

通过胚拯救的方式，获得较多的杂交后代。 

本研究选取GHC-01×‘Ceb Dazzle’杂交组合的6个杂种后代进行杂种鉴定。染

色体C-带实验结果表明：‘Ceb Dazzle’和GHC-01的带型均较为丰富，差异较为明

显。在这6个后代中均能找到与亲本特征带一致的带型，初步证明了杂种后代的

真实性。FISH分析结果表明，‘Ceb Dazzle’有14个45S rDNA杂交位点， GHC-01

有11个45S rDNA杂交位点。杂交后代的杂交位点为11-12个，并且均检测到来自

父母本含特征杂交位点的染色体，因此可以证明这6个后代都是真实的杂种后代。 

本研究对 GHC-01 与‘Ceb Dazzle’杂交组合后代进行形态学分析，结果表明：

后代的花色、叶长宽比、花瓣长宽比、花丝长、花柱长等指标处于亲本之间。结

合荧光原位杂交，C-分带，确定后代为真实杂种。本研究还发现，多个杂交组合

的后代中均出现雄性不育的现象，推测该雄性不育性状为核遗传雄性不育或核质

互作雄性不育，同时为百合新品种的选育提供了良好的资源。 

 

关键词：雄性不育，石蜡切片，胚拯救、C-分带、原位杂交、形态学鉴定 
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论文题目：马尾松不同外植体胚性愈伤诱导与增殖的研究 
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研 究 生 硕 士 学 位 论 文 

 



摘  要 

以马尾松（Pinus massoniana Lamb.）纸浆材优良家系成熟合子胚、嫩苗茎

段及顶芽、组培苗茎段为起始外植体，研究基本培养基、糖类及含量、激素种类

及浓度、光暗条件等对马尾松不同外植体愈伤组织诱导的影响。 

试验结果表明，马尾松成熟胚在 DCR + 5.0 mg/L 2,4-D + 0.5 mg/L 6-BA + 30 

g/L 麦芽糖中，愈伤诱导率最高，愈伤的状态最好。在愈伤的继代增殖中，当 2,4-D

浓度逐渐降至 1.0 mg/L 并添加肌醇至 3000 mg/L 时，调节马尾松胚性愈伤的效果

最好。对胚性细胞进行悬浮培养绘制的生长曲线符合“S”型曲线特征；在

DCR+2,4-D 1.0 mg/L+NAA 0.1 mg/L+6-BA 1.0mg/L 时，愈伤组织分化出嫩黄色不

定芽，并诱导出了生根苗。 

剪取马尾松种子萌发的小苗茎段、顶芽做外植体诱导愈伤。20 d 苗龄期的茎

段较其他时期更有利于愈伤组织的诱导，较适诱导培养基为 DCR + 2.0 mg/L 

2,4-D + 0.5 mg/L 6-BA +20 g/L麦芽糖。较适继代条件为DCR+1.0 mg/L 2,4-D +0.1 

mg/L NAA+1.0 mg/L 6-BA+10.0 mg/L Vc。 

10 d 苗龄期的马尾松茎顶芽较其他时期最有利于愈伤组织的诱导。较适诱导

条件为 DCR+3.0 mg/L 2,4-D + 0.5 mg/L 6-BA + 20 g/L 麦芽糖；用 NAA 代替 2,4-D

在顶芽中心多长出畸形针叶，比较不利于愈伤的诱导。顶芽诱导的愈伤在继代中

很难调节成较好的状态，还需要进一步的研究。 

以马尾松组培苗茎段为外植体诱导愈伤时，较适诱导条件为 DCR+3.0 mg/L 

2,4-D + 1.0 mg/L 6-BA + 20 g/L 麦芽糖。在愈伤继代中添加 0.10 mg/L KT，愈伤

的增殖效果比单独使用 6-BA 时要好，新长出的愈伤颜色较白，质地较均匀，增

殖较迅速。 

试验比较了不同外植体胚性愈伤诱导的差异，优良顺序为成熟胚﹥嫩茎﹥

顶芽﹥组培苗茎段；对诱导出的胚性细胞建立了悬浮培养系；通过间接器官发

生成功获得了马尾松再生植株。 

关键词：马尾松；外植体；胚性愈伤组织；继代与增殖；间接器官发生；体胚发
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论文题目：三种中国野生铁线莲组织培养研究 

作    者： 王辉 

专    业：林木遗传育种 

研究方向：林木遗传改良 

指导教师：季孔庶 

 

 

 

 

 

二○一二 年 四 月 

分类号 TB322  学位代码 308 

密   级  GK 学校代码 10298 

  学   号 3090565 

研 究 生 硕 士 学 位 论 文 

 



摘  要 

论文以当年生带芽茎段为外植体建立中国三个野生种铁线莲再生体系，为野

生种铁线莲的快速推广提供技术支持；同时为探索高频率再生植株的形态发生途

径和离体培养条件，也对湖州铁线莲茎段诱导体细胞胚胎和细胞学特征进行了研

究。主要结论如下： 

1、中国三个野生种铁线莲组织培养快繁技术 

（1） 三种铁线莲外植体不定芽诱导适宜基本培养基为 1/2MS 培养基。生根

培养适宜基本培养基为 MS 培养基。 

（2）增殖培养：湖州铁线莲腋芽增殖适宜培养基为 1/2MS+0.5 mg/L 6-BA+0.3 

mg/L IBA+Sucrose 30.0 g/L，增殖系数为 4.43；大花铁线莲腋芽增殖适宜培养基

为 1/2MS+0.5 mg/L 6-BA+0.3 mg /L IBA+Sucrose 40 g/L，增殖系数为 4.42；短柱

铁线莲腋芽增殖适宜培养基为 1/2MS+0.3 mg/L 6-BA+0.1 mg/L IBA+Sucrose 20 

g/L，增殖系数为 4.23。 

（3）生根培养：湖州铁线莲适宜生根培养基为 MS+NAA 0.05 mg/L，生根率

为 60%；大花铁线莲适宜生根培养基为 MS+0.08 mg/L NAA+0.1 mg/LIBA，生根

率为 50%；短柱铁线莲适宜生根培养基为 MS+0.1 mg/L NAA+0.5 mg/L IBA，生

根率为 43.3%。 

（4）瓶苗移栽：瓶苗移栽春季较好，基质以珍珠岩与蛭石 1:2 的比例较为适

宜，移栽苗成活率可达 80%以上。 

2、湖州铁线莲体细胞胚胎发生研究 

（1）胚性愈伤组织适宜诱导培养基为 1/2MS+0.2 mg/L TDZ+0.2 mg/L 

NAA+100 mg/L 肌醇+200 mg/L 水解酪蛋白+1 g/L 活性炭。附加蔗糖 30 g/L，琼

脂 5.8 g/L，pH 值为 5.8，暗培养。 

（2）胚性愈伤继代增殖适宜培养基为 1/2MS+0.05 mg/L TDZ+0.05 mg/L 

NAA+100 mg /L 肌醇+200 mg/L 水解酪蛋白+1 g/L 活性炭。胚性愈伤组织在继代

增殖 5 次以后增殖系数趋于稳定。 

（3）胚性愈伤组织诱导体细胞胚胎的形成在 1/2MS+0.03 mg/L ABA+0.05 

mg/L NAA 中效果较好，体细胞胚胎的诱导率可达 10.526%。 

3、通过组织细胞学方法研究湖州铁线莲愈伤组织及体细胞胚胎的起源与发生部

位，发现湖州铁线莲多是单细胞起源，表面或近表面发生，体细胞胚经过球形胚、

心形胚、鱼雷胚和子叶胚进而发育成完整的植株。 

关键词：铁线莲；组织培养；体细胞胚胎发生；组织细胞学。 
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论文题目：马尾松实生种子园子代材性变异分析 

及优良家系选择 

作    者：康建诚 

专    业：林木遗传育种 

研究方向：林木遗传育种 

指导教师：季孔庶 教授 
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分类号 S722    学位代码 309 

密     级     GK  学校代码 10298 

   学   号 3090566

研 究 生 硕 士 学 位 论 文 

 



 

摘要 

以福建省龙岩市上杭县白砂林场的68个 7年生家系为试验材料，对生长量、

木材性状进行测定、分析，主要研究结果如下： 

1.方差分析结果表明，马尾松木材生长量、纤维形态、基本密度、微纤丝角、

综纤维素在家系间差异极显著，木材基本密度、纤维长度、纤维长宽比、微纤丝

角在家系内的差异不显著，说明在优良家系选择的基础上不适合优良单株的选择。 

2.通过对马尾松各指标间的相关性分析发现，树高、胸径和材积相互之间存

在显著的正相关关系，相关系数在 0.5396-0.9897 之间。树高、胸径和材积之间

的相关系数都大于 0.7，树高和材积间的相关系数是 0.7364，胸径和材积间的相

关系数是 0.9650，可以通过对胸径的选择和测量，获得材积高产的家系。 

木材基本密度与纤维长度、纤维宽度、纤维长宽比、综纤维素呈正相关关系，

与微纤丝角呈负相关关系。微纤丝角与其他性状间皆呈负相关关系。综纤维素与

其他性状间皆呈微弱的正相关关系，可视为独立遗传。 

树高与木材基本密度、纤维长度、纤维宽度呈正相关关系，与木材纤维长宽

比、微纤丝角以及综纤维素含量呈负相关关系。胸径与木材纤维宽度呈正相关关

系，与其他性状呈负相关。材积与胸径情况相似，与木材纤维宽度呈正相关，与

其他性状呈负相关关系。 

3.用马尾松材积、基本密度、纤维长度、纤维长宽比、微纤丝角、综纤维素

含量六个性状构建了综合指数方程： 
I=969.7656X1+98.8485X2+18.2616X3+1.0215X4+4.0521X5+4.3257X6 
根据综合指数方程，以 15%入选率选择了 3、6、12、13、22、23、25、33、

50、59 这 10 个优良家系，与对照相比较，所选家系木材基本密度、纤维长度、

纤维长宽比、微纤丝角、综纤维素含量的遗传增益分别为：11.9461%、9.5759%、

4.1595%、18.2438%、5.5397%、1.8775%。 

关键词：马尾松；材性；遗传改良；优良家系； 

 



 

 

  



 

 







分类号 S722 学位代码 309
密 级 XZ 学校代码 10298

学 号 3090575

南 京 林 业 大 学

研 究 生 硕 士 学 位 论 文

论文题目：福建山樱花体细胞胚胎发生研究

作 者：张元莉

专 业：林木遗传育种

研究方向：林业生物技术

指导教师：施季森 教 授



摘 要

本研究建立了福建山樱花体细胞胚胎发生体系，筛选出了较合适的培养基和培养条

件，培养出了福建山樱花体细胞胚胎再生植株；通过体细胞发育过程的解剖学观察，提

供了福建山樱花体细胞胚胎的起源与发育过程的细胞学实验证据；通过体细胞胚胎不同

发育阶段主要生理生化特性的分析进一步探讨了福建山樱花体细胞胚胎发生的生理机

理。主要结果如下：

1、以福建山樱花未成熟种子为外植体研究了体细胞胚胎发生，分析了基因型、外植体

发育阶段、培养条件、生长调节物质等对体细胞胚胎发生的影响；直接体胚发生的适宜

的培养基为 MS 或 B5+BA0.5 mg/L+2,4-D 0.5～1.0 mg/L；添加 2,4-D 2 mg/L 有利于胚性

愈伤组织高频诱导；福建山樱花胚性愈伤组织继代增殖培养基为添加 6-BA 0.5 mg/L 和

2,4-D 0.5 mg/L及 NAA0.2mg/L 或添加 6-BA 0.5mg/L和 2,4-D 0.5 mg/L的MS培养基。

2、以福建山樱花冬芽诱导愈伤，在 B10培养基（BA0.2 mg/L+2,4-D 0.8mg/L +NAA0.4

mg/L）上的愈伤诱导率最高为 98.43%；愈伤组织调整与分化的培养，在添加 BA0.5 或

1.0 mg/L和 NAA0.2mg/L的MS基本培养基上，基因型 U2能诱导形成胚状体。

3、通过石蜡切片观察，发现福建山樱花体胚发生存在内部发生和外部发生两种方式。体

细胞胚起源于单细胞，依次经历二细胞原胚，多细胞原胚、球形胚、心形胚、鱼雷胚、子叶

胚阶段的发育过程；体细胞胚胎与周围愈伤组织存在着明显的维管组织的隔离。

4、体胚发生的不同发育时期，在生理生化特性方面具有明显差异。福建山樱花胚性

愈伤组织的可溶性蛋白含量和 POD 活性高于非胚性愈伤组织；而非愈伤组织的 SOD
比胚性愈伤组织活性高；白色胚状体阶段即鱼雷胚和子叶胚阶段的可溶性蛋白、SOD
活性、POD活性都高于其他发育阶段。

关键词：福建山樱花；体细胞胚胎发生；组织细胞学；生理生化
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论文题目：应用 ISSR 及 SRAP 标记构建百合遗传连锁框架图谱 

作    者：丁信誉 

专    业：林木遗传育种 

研究方向：分子遗传学 

指导教师：席梦利   副教授 

 

 

二○一二年六月 

研 究 生 硕 士 学 位 论 文  



摘  要 

本文采用 ISSR 与 SRAP 两种分子标记，以东方百合杂种系‘Constanta’和

‘Sorbonne’为作图亲本，‘Constanta’×‘Sorbonne’的杂交 F1 代为作图群体。利用筛

选的 6 个 ISSR 引物及 57 对 SRAP 引物所获得的 192 个标记位点，采用 JoinMap 

4.0 和 FsLinkageMap 2.0 两种作图软件构建东方百合亲本的遗传连锁框架图谱。

在此基础上对两种软件构建的遗传连锁框架图谱进行比较。主要结论如下： 

本研究对两种分子标记的反应体系进行了优化，优化的 ISSR 反应体系

为：在 20 μL 反应体系中，含 10×PCR Buffer 2μL、Mg2+ 1.75 mM、dNTPs 

0.15mM、引物 0.6μM、Taq DNA 聚合酶 0.5 U、模板 DNA 40～100ng，不足部

分以 ddH2O 补足；优化的 SRAP 反应体系为：10μL 反应体系中，10×PCR 

Buffer 1μL、Mg2+ 2.7mM、dNTPs 0.25mM、引物 0.8µM、Taq DNA 聚合酶

1.5U、模板 DNA 60～100ng，不足部分以 ddH2O 补足。 

利用 JoinMap 4.0 构建的东方百合遗传连锁框架图谱，构建的母本‘Constanta’

的连锁图包含 16 个连锁群，共包含 51 个标记位点,连锁标记覆盖的基因组总长

度约为 938.7cM，标记间平均距离为 18.4cM；构建的父本‘Sorbonne’的连锁图有

17个连锁群，共包含49个标记位点,连锁标记覆盖的基因组总长度约为896.8cM，

标记间平均距离为 18.3cM。利用 FsLinkageMap 2.0 构东方百合遗传连锁框架图

谱，构建的母本‘Constanta’的连锁图包含 15 个连锁群，共包含 61 个标记位点,

连锁标记覆盖的基因组总长度为 1671.2 cM，标记间的平均距离为 27.4 cM；构

建的父本‘Sorbonne’的连锁图谱有 19 个连锁群，共包含 53 个标记位点,连锁标记

覆盖的基因组总长度 1282.5cM，标记间的平均距离为 24.2 cM。 

JoinMap 4.0和FsLinkageMap 2.0两种作图方法的对比，在设置一致的作图分

析参数条件下，根据图谱构建的结果可以看出用两种构图软件所构建的遗传连锁

图谱所覆盖基因组的长度有着明显的差别，FsLinkageMap 2.0软件构建出的图谱

比用JoinMap 4.0软件构建的图谱覆盖的的基因组长度长且连上的多态性标记位

点多。 

本研究建立的东方百合‘Constanta’和‘Sorbonne’的遗传连锁框架图，为百合

分子标记辅助育种奠定坚实的理论基础。本试验所得到的遗传连锁图谱标记数目

较少，构建的图谱质量不高，今后可以运用 SSR、AFLP、SNP 等分子标记获得

更多的多态性位点，逐步建立较高密度的百合分子遗传连锁图谱，从而为重要经

济性状的 QTL 定位打好坚实的基础。 

关键词：百合；东方百合；ISSR；SRAP；遗传连锁框架图谱 
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论文题目：美洲黑杨×小叶杨 SSR 遗传图谱构建  

作    者：李旭冉 

专    业：林木遗传育种 

研究方向：森林遗传学 

指导老师：李火根 教授 
 
 
 
 
 
 
 

二○一二 年 五 月 

 



 

摘要 

杨树是林木基因组学研究的模式树种，其基因组学、分子生物学等领域研究

具有良好的基础；杨树全基因组信息为其他树种基因组研究提供了有价值的参考。

本研究以美洲黑杨‘I-69’(Populus deltoids Bartr .cv.‘Lux’(I-69/55))为母本，

小叶杨(P. simonii)为父本，经 2009～2011 年连续 3 年杂交，共获得杂种子代（F1）

600余株。以该杂种子代 205个体为作图群体，利用 SSR和 SRAP两种分子标记，

构建了美洲黑杨‘I-69’×小叶杨的遗传连锁图谱，分析了两种作图软件的作图

效率，同时，并进行杨树遗传图谱比较，为今后构建杨树高密度遗传图谱、QTL
定位及标记辅助育种等领域研究奠定了一定的基础。主要结论如下： 

（1）美洲黑杨×小叶杨连锁遗传框架图谱构建：利用 FsLinkageMap 2.0 软

件得到一张包含 108 个标记（88 个 SSR 标记和 20 个 SRAP 标记）、30 个连锁群

的遗传框架图谱。其中，4 个标记（含 4 个）以上的连锁群 12 个，三联体 6 个，

二联体 12 个。所获得图谱总图距为 1462.52cM，最大连锁群的图距为 140.10cM，

最小连锁群的图距为 4.51cM，平均每个连锁群的长度为 34.75cM，标记间最大

间距 34.6cM，最小间距为 1.0cM，标记间平均间距为 13.67cM。 
（2）两种构图软件的作图效率：两种作图软件所构图谱在连锁群数目、同

一连锁群上的标记数目及标记顺序均存在差异。与 JoinMap 4.0 相比，

FsLinkageMap 2.0 具有较高的作图效率，连锁群数目及标记数目均更多、图谱总

图距及标记间距离更大。 
（3）杨树比较图谱：利用 54 个同源 SSR 标记对美洲黑杨×小叶杨图谱与

毛果杨×美洲黑杨（Populus trichocarpa×P.deltoides）图谱进行比较分析，发现有

14 对同源连锁群和 1 对推定同源连锁群，同源连锁群之间最多有 9 个同源位点，

各个同源连锁群之间存在良好的共线性关系；利用 29 个同源 SSR 标记对美洲黑

杨×小叶杨图谱与美洲黑杨×欧美杨（Populus deltoides×P.euramericana）图谱

进行比较，7 个连锁群可以建立同源连锁群关系，5 个连锁群建立推定同源连锁

群，同源连锁群之间最多有 6 个同源位点。美洲黑杨×小叶杨图谱与响叶杨×银

白杨（P.adenopoda×P.alba）图谱仅得到 7 个同源标记。依据这 7 个同源标记，

美洲黑杨×小叶杨图谱的 7个连锁群与响叶杨×银白杨图谱的 7个连锁群可以建

立推定同源连锁群关系。。 
 
关键词: 美洲黑杨；小叶杨；遗传图谱；SSR； SRAP；比较图谱 
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摘  要 
近交衰退是生物界普遍现象，但其机理不清。鹅掌楸为濒危树种，现存种群

规模小，极易发生近交衰退。利用 DNA 分子标记开展鹅掌楸近交衰退研究对于

探索鹅掌楸近交衰退机制具有重要意义。本文以鹅掌楸属树种 5 个自交组合子代

为材料，以 4 个种内杂交子代及 8 个种间杂交子代为参照，结合 SSR 分子标记，

分析鹅掌楸不同交配类型子代的 SSR 遗传多样性、纯合子比率、以及在生长量

与存活率上的自交衰退表现；同时，筛选与鹅掌楸隐性致死相关基因的 SSR 位

点，期望为鹅掌楸近交衰退遗传机理研究提供参考。主要研究结果如下: 
鹅掌楸自交衰退程度 在胸径、树高和存活率性状上，鹅掌楸不同交配类型

间差异均达极显著水平。自交与种内杂交和种间杂交相比较，胸径生长量由小到

大顺序为：自交﹤种间杂交﹤种内杂交；而树高生长量和存活率由小到大顺序则

为：自交﹤种内杂交﹤种间杂交。其胸径的衰退程度 分别为：0.46 和 0.45；树

高的衰退程度 分别为：0.32 和 0.35；存活率的衰退程度 分别为：0.25 和 0.30。
可见，鹅掌楸自交衰退较为明显。 

鹅掌楸不同交配组合子代遗传多样性 利用 20 对 SSR 引物分析了 3 种交配

类型 17 个交配组合子代的遗传多样性，自交子代群体的 shannon 多样性指数为

0.3354，种内杂交和种间杂交子代群体分别高出自交子代 0.96 倍和 1.24 倍；自

交子代观测杂合度为 0.23，种内杂交子代和种间杂交子代分别高出自交子代 1.78
倍和 2.28 倍。可见，近交造成子代遗传多样性和杂合度降低。三种交配类型子

代遗传多样性由小到大的顺序为：自交、种内杂交、种间杂交。 
鹅掌楸不同交配组合子代 SSR 纯合子比率 自交子代群体纯合子比率最高

为 77.26%，种间杂交子代群体纯合子比率最低为 24.89%，二者相差 52.37%；三

种交配类型子代纯合子比率由高到低趋势为：自交、种内交配、种间交配。 
鹅掌楸隐性致死候选基因的筛选 利用 576对引物对 17个交配组合进行SSR

分析，筛选鹅掌楸隐性致死候选基因。初步筛选出 2 个可能与隐性致死候选基因

相关联的 SSR 位点。 

关键词：鹅掌楸；近交衰退；SSR；纯合子；隐性致死基因 
 





杞柳 AFLP 遗传连锁图谱的构建 

摘要 

柳树属于杨柳科是我国重要的阔叶树种，具有美化环境、防风固沙、水土保

持、保健的作用，物多样性丰富，有灌木、乔木、乔灌木等生长类型。其中灌木

柳因其生长速度快、产量高、耐干旱贫瘠、适应性强，因此被作为一种潜在的可

再生能源而被广泛的利用。本研究选用南京林业大学树木园的杞柳回交群体作为

作图群体，利用 AFLP 的方法构建了该群体的父本和母本的图谱，得到了以下结

论： 

1.对 256 对引物进行筛选，获得了 99 对多态性较好的引物，利用亲本和 9

个子代对 99 对引物组合进行筛选共获得了 708 个多态位点,平均每对引物扩增

7.8 个位点，扩增位点中有 1:1 分离位点数目为 506 个，3:1 分离的位点数为 202

个。 

2 利用 mapmaker3.0，根据拟测交策略构建了两个亲本的遗传框架图谱，父

本图谱共含有 205 个标记位点，21 个连锁群，连锁群总长度约为 1824.7cM,标记

间平均距离 8.9 cM,覆盖基因组约 81.39%。母本图谱共含有 241 个标记位点，24

个连锁群，连锁群总长度约为 2410.3 cM,标记间平均距离为 10.3 cM,覆盖基因

组约 81.31%。 

关键词：杞柳；AFLP；遗传图谱；分子标记 
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鹅掌楸杂交组合选择及无性系苗期测定 

摘要 

杂交鹅掌楸生长具有明显的杂种优势，是山地造林和园林绿化的重要树种。本文以江西

景德镇、安徽泾县和镇江下蜀 3 个试验点 5-6 a 的鹅掌楸不同交配组合子代测定林为材料，

分析不同杂交组合子代的生长量，估算其遗传参数，在此基础上，开展优良杂交组合及优良

单株选择，并对优良单株无性系进行苗期测定。主要研究结论如下： 

（1）多地点多年份的子代测定数据分析结果表明：鹅掌楸杂交组合子代胸径年生长量

为 1.03-2.85 cm，平均 1.94 cm；树高年生长量为 0.73-1.92 m，平均 1.35 m。其中，生长量

最大的组合为 M×S，在泾县试验点，胸径年生长量可达 2.85 cm，树高年生长量可达 1.92 m。 

（2）单地点方差分析结果表明，鹅掌楸杂交子代生长量组合间差异显著，表明开展杂

交组合选择是可行的。多地点联合方差分析结果表明，鹅掌楸杂交子代幼林期生长性状存在

显著的组合×地点互作效应。利用 3 个试验点共有的 5 个组合，估算组合与地点交互作用效

应大小，并对各组合的适应性做了评价。 

（3）遗传力估算结果显示，杂交鹅掌楸早期生长的家系遗传力高于单株遗传力，表明

应优先开展杂交组合选择。根据 5-6 a 子代测定结果对两批杂交组合进行选择，以生长量为

选择指标，按μ+1δ为入选标准，共选出杂交组合 21 个，其胸径、树高平均年生长量为比

群体平均值分别提高了 16.3%、16.5%。 

（4）分别对两批杂交鹅掌楸优良单株无性系进行苗期测定，参试无性系共 276 个。方

差分析结果表明，苗期生长量在无性系间差异达极显著水平，表明开展无性系选择是可行的。

利用苗高绝对标准法兼顾成活率，最终复选出 92 个无性系。 

关键词：鹅掌楸；杂交组合；子代测定；无性系测定；选择 
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摘  要 

杂交鹅掌楸是木材工业和环境绿化的重要树种，其体细胞胚胎胚发生的研究受到极大

重视。本研究以杂交鹅掌楸成熟的体胚发生体系和根癌农杆菌介导的遗传转化系统为基础，

对 WUS 基因和及其同源基因 LhWOX2 基因进行遗传转化研究。本试验应用 PCR，反转录

PCR 和荧光定量 RT-PCR 技术对转基因株系进行了分子验证以及对两个目的基因在体胚

诱导方面的研究进行了初步探索。其主要结论如下： 
（1）Basta 影响杂交鹅掌楸愈伤组织生长的临界值为 40mg/L，Basta 影响杂交鹅掌楸

3～4cm 体胚苗生长的临界浓度为 50mg/L；Kan 影响杂交鹅掌楸愈伤组织生长的临界值为

50mg/L，Kan 影响杂交鹅掌楸 3～4cm 体胚苗生长的临界浓度为 450mg/L。（2）转化材料

经过 4 次洗菌后，农杆菌复发率为 0；与胚性愈伤相比，以胚性悬浮系为受体材料进行遗

传转化，在筛选压下能够获得更多的转化体胚。  
（3）根据以 Basta 抗性 WUS 转基因植株与愈伤为材料的 PCR 检测结果统计，正常

生长转基因植株转化率为 51.89%，畸形生长转基因植株转化率为 71.67%,转基因愈伤转化

率为 70.56%；根据 Kan 抗性 LhWOX2 转基因植株与愈伤为材料的 PCR 检测结果统计，

正常生长转基因植株转化率为 48.25%，畸形生长转基因植株转化率为 68.33%，转基因愈

伤的转化率为 72.68%。 
（4）在 DEX 诱导 WUS 转基因愈伤体胚发生的研究中，有外源激素的条件下，可观

察到转 WUS 基因的愈伤组织长出大量球形胚和少量畸形体胚苗；WUS 同源基因 LhWOX2

在外源激素诱导下，其愈伤组织表现出与 WUS 转基因愈伤类似的表型。 

关键词：杂交鹅掌楸；体胚发生；WUS 基因；LhWOX2 基因；遗传转化 
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摘  要 

本课题利用杉木(Cunninghamia lanceolata)和杂交鹅掌楸(Liriodendron chinensis)为实验

材料，通过对 CLE 基因的克隆及表达研究了解 CLE 类基因表达调控机制。进而通过基因

全长扩增、功能验证和表达分析深入揭示其对干细胞的调控机制，进而促进杉木和杂交鹅

掌楸的生长。 

 (1)利用生物信息学手段分析本实验室所测得的杉木和杂交鹅掌楸转录组数据设计特

异引物，采用 cDNA 末端快速扩增技术(RACE)成功扩增出 1 个杉木 CLE 基因 ClCLE12 和

2 个杂交鹅掌楸的 CLE 基因 LhCLE12 和 LhCLE13，各基因序列均含有完整的 ORF。通过

蛋白序列比对发现：三个基因均存在明显保守的功能结构域。但是，目前研究表明此段结

构域功能尚未完全了解，推测可能对干细胞活动起到调控作用。 

(2)CLE12 的系统进化树中可以看到，入选物种可以分为单子叶植物和双子叶两大类。

杂交鹅掌楸被分在双子叶植物类中，与拟南芥的进化关系相对最近，同时也与同为维管束

植物的桃树相近。而杉木则单成一支，独立的分布在单子叶植物和双子叶两大类之外，作

为裸子植物的代表。从 CLE13 的进化中入选物种同样可以分为单子叶植物和双子叶两大

类，杂交鹅掌楸与桃树的进化关系最近，相对豆科的大豆和苜蓿的关系也较近，这些结果

有益于分析裸子植物与被子植物的进化关系。 

(3)通过 CLE 全基因家族系统进化分析，将所找到的 CLE 全家族的序列分为 14 组。本

试验得到的 ClCLE12、LhCLE12，LhCLE13 基因与已知功能的 AtCLE8、MtCLE12，MtCLE13

基因为同源基因而聚为一组，故推测本试验获得的 3 个基因可能也具有同 AtCLE8、

MtCLE12，MtCLE13 基因相似的功能。 

 (4)运用实时定量 PCR 对 ClCLE12、LhCLE12 和 LhCLE13 分别在杉木和杂交鹅掌楸

的不同器官和组织进行基因表达的分析。结果显示 ClCLE12 基因在芽中的表达量最高，其

次是叶，在根的表达量最低。LhCLE12 在叶中表达量最多，而 LhCLE13 在茎中表达量最

多。三个基因的表达模式可能与他们各自的功能相关。 

(5)构建 ClCLE12、LhCLE12 和 LhCLE13 基因的过量表达载体并转基因进行功能验证，

同时转入野生型拟南芥和 clv3 基因突变体重进行表型观察。 

 

关键词：杉木；杂交鹅掌楸；CLE；系统进化；表达分析
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摘  要 

百合是世界五大鲜切花之一，其花色多样，药用及观赏价值极高。本研究

对18种野生百合进行了核型，C-带及FISH分析，为百合属植物的系统演化、基

因定位和杂种后代的真实性鉴定提供细胞学依据。主要研究结果如下： 

1. 本研究除宜兴百合为三倍体，其余17种百合均为二倍体。核型类型除百

合、淡黄花百合和宜兴百合为4B型，渥丹为3A型，其余均为3B型。所测得核型

不对称程度均较高，介于84.43%～77.56%之间。最长与最短染色体之比介于

1.98～2.66之间。18种野生百合都存在随体，淡黄花百合随体最多，有12个；岷

江百合、渥丹和野铁炮随体最少，只有2个。 

2. 利用改良的 Giemsa C-分带技术使9种百合染色体显示出丰富的C-带带

型，条带数在6～17之间。南川百合、淡黄花百合和宜兴百合具有17条带，欧洲

百合只有6条带。绝大部分染色体呈现着丝点带。少部分染色体的长臂、短臂上

也显现1条至多条带，次缢痕和端部也观察到带型，但不同种之间染色体带型的

差异比较大。 

3. 本研究用45S rDNA对18种野生百合进行了荧光原位杂交，所得信号位

点介于4～15之间，绝大部分的45S rDNA位点都是在着丝点附近。南川百合与

湖北百合分别有4个和5个信号；百合、野百合、野铁炮、布朗百合属于百合

组，有6个信号；宜昌百合有7个信号；淡黄花百合、金佛山百合、细叶百合、

川百合、青岛百合有8个信号；青岛百合与欧洲百合属于轮叶组，但欧洲百合有

13个信号；泸定百合有9个信号；岷江百合、药百合共12个信号；渥丹属于钟花

组，有11个信号；宜兴百合(2n=3x=36)有15个信号。 

 

 

关键词：百合；核型；C-带；荧光原位杂交 
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杉木 WOX1 基因及其启动子的功能初步研究 

 

摘  要 

 

高等植物的顶端发育与侧生器官的发生分化是非常重要的生物学问题，也关系到一些

作物和经济植物的株型建成、收获器官经济系数的高低。而 WOX 基因家族是植物所特有

的一类转录因子，它们主要在植物的顶端发育，即茎尖分生组织和根尖分生组织中起表达

调控作用，对于植物的生长发育非常重要，成为近年的研究热点。 

本实验在实验室杉木 WOX1 基因克隆的基础上，进一步进行了 WOX1 基因启动子的

克隆和分析，通过转基因实验初步研究了 WOX1 基因及其启动子的功能和表达模式，已取

得主要结果如下： 

1.利用 Tail-PCR 技术克隆了 1.5kb 的 WOX1 基因的启动子序列，命名为 pClWOX1。

在线综合分析表明该启动子具有保守的顺式作用元件，同时还含有的花药、花粉特异性表

达相关元件、茎组织特异性表达相关元件、维管组织特异性表达相关元件，暗示了其组织、

器官特异性表达功能。 

2.构建了 WOX1 基因启动子分别融合 GUS 与 YFP 标记基因的植物表达载体

pClWOX1：：GUS 和 pClWOX1：：YFP，通过农杆菌介导法，烟草瞬时表达并胁迫处理发

现低温、高盐、蔗糖、葡萄糖会抑制启动子的表达活性，30% PEG 会增强启动子活性。进

行了转化拟南芥的初步研究，筛选获得了 T1 代，对阳性拟南芥小苗进行 GUS 组织化学染

色和荧光显微观察，发现 pClWOX1 启动子主要在花中表达，嫩叶、果荚柄、果荚中有少

量表达，其他组织器官中未检测到表达。 

3.进行了 WOX1 基因转化拟南芥的过量表达，发现筛选到的 T1 代植株产生植株矮小、

侧生节点处重复出现类似莲座叶式发育模式、侧枝增多、侧枝果荚较小的性状。 

    以上问题的初步分析，对于揭示杉木 WOX1 基因表达调控机制奠定了基础，对于林木

分子育种研究也具有一定的指导意义。 

 

 

 

 

关键词：WOX1 基因；启动子；瞬时表达；胁迫；转基因拟南芥 
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论文题目：杨二孢胁迫下 miRNA 与其靶基因相互作用机

制研究 

作    者：王浩然 

专    业：林木遗传育种  

研究方向：林业生物技术 

指导教师：陈英     副教授 

          黄敏仁   教  授 

 

 

二○一三年 五月 

分类号  S763.1  学位代码  309 

密  级    GK 学校代码  10298 
   学    号 3100503 

研 究 生 硕 士 学 位 论 文 



摘  要 

杨树(Popular)是一种重要的用材树种，具有较高的经济环保价值。杨树黑斑

病由 Marssonina 属真菌（如杨生褐盘二孢菌）引起，是杨树重要病害之一。目

前，对杨树抗黑斑病的分子机制，特别是 miRNA 在杨树抗黑斑病途径中的分子

调控机制还是知之甚少，对其分子机制的研究将为杨树黑斑病的防治奠定理论和

实践基础。本文以抗病型的南林 895 杨(Populus euramericana CV. "Nanlin895")为材料，

对杨生褐盘二孢菌胁迫下抗病相关的 miRNAs 及其分子机制进行研究，主要结

果如下： 

结合文献中抗病相关 miRNAs 的报道，预测抗黑斑病相关的 miRNAs，并设

计杨生褐盘二孢菌侵染实验，使用 stem-loop RT-qPCR(茎环引物反转录的实时定

量 PCR)检测法对其进行了鉴定，发现 miR156a 和 miR164a 的表达水平均在南林

895 杨被杨生褐盘二孢菌侵染后受到显著抑制。选择 miR164a 进行克隆，获得其

前体基因 MIR164a。 

预测 miR164a 的靶基因，使用 RACE 技术获得靶基因 PdNAC1 的全长序列，

并通过 qRT-PCR 方法对 PdNAC1 进行表达分析，结果显示，在南林 895 杨被杨

生褐盘二孢菌侵染后 PdNAC1 的表达量显著上升，PdNAC1 与 miR164a 的表达趋

势呈现负相关。利用杨树原生质体瞬时转化体系作为平台，对 PdNAC1 进行了细

胞定位的研究，结果发现 PdNAC1 转录因子主要定位在细胞核中，同时在细胞膜

上也有表达。 

基于目前技术较成熟的杨树原生质体瞬时表达体系，初步建立了一种比较简

单、直观的靶标鉴定方法，并用于对 PdNAC1 上 miR164a 作用靶标的鉴定。结

果显示，通过对 PdNAC1 上作用靶标的多位点突变，可以有效解除 miR164a 对

其靶基因 PdNAC1 的表达抑制，验证了对 PdNAC1 上 miR164a 作用靶标的预测。 

 

关键词：杨树；黑斑病；miRNA；靶基因鉴定 
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论文题目：百合属部分种及品种间的遗传关系分析 

作    者：方忆灵 

专    业：林木遗传育种 

研究方向：林木遗传改良 

指导教师：席梦利  副教授 

 

 

二○一三年  五月 

研 究 生 硕 士 学 位 论 文 



 

摘  要 

百合是世界五大鲜切花之一，在世界花卉交易中占有十分重要的市场份

额。全世界百合属植物共有115种，其中原产中国的有55个种和18个变种，但现

有的百合栽培品种大部分由荷、美、日等国育成，中国还没有培育出具有商业

价值的百合品种，其每年大约90%的百合种球依然依赖进口。因此，研究中国

百合属植物遗传多样性及亲缘关系对于指导百合亲本选配，继而有针对性地培

育百合新品种至关重要。 

本研究以课题组收集的百合组培苗为实验材料，采用AFLP和SRAP两种分

子标记获得百合属22个原生种和8个代表性园艺栽培品种的遗传差异数据；借助

Phylip3.69软件包，分别使用最小进化法（ME）、邻接法（NJ）和最大简约法

（MP）这三种建树方法对所得数据进行系统发生重建，并且使用自举法、最小

二乘法和基于最大简约法的SH检验对基于两种分子标记、使用三种建树方法得

到的6棵无根树进行了较为详细的比较评价；使用MEGA5软件对最终入选的

AFLP最小进化树绘制百合属部分种及品种的系统发生图，对试验样本进行类群

划分，揭示百合原生种与园艺栽培品种间的遗传关系。根据所绘制系统发生

图，我们将试验样本大致划分为五大类，并且得出以下结论： 

（1）分子系统学研究与形态分类结果部分吻合。 

（2）百合属内遗传多样性丰富，无论两种分子标记的引物多态性还是系统发生

图中外枝的长度，都支持这一观点。 

（3）8种百合园艺栽培品种中，代表亚洲百合杂种系的托里诺、多安娜、

Royallace与卷丹聚为一类，代表麝香百合杂种系的白狐狸、雷山与麝香百合聚

为一类，代表东方百合杂种系的索邦、康斯坦萨、Alust与药百合聚为一类。 

（4）卷瓣组内分化差异较大，传统分类中属于卷瓣组的8个百合原生种在图中

被分散到其中的三大类中。 

（5）传统分类中属于百合组的宜昌百合、王百合、泸定百合、淡黄花百合与卷

瓣组的湖北百合、南川百合聚为一类，表明后两者与百合组的亲缘关系较近。 

（6）钟花组的渥丹与4种卷瓣组百合原生种聚为一类，支持众多学者对于“钟

花组与卷瓣组间存在基因交流”的分类观点。 

 

关键词：百合属；百合栽培品种；AFLP；SRAP；系统发生；遗传关系 
 











分类号：S722                                       专业代码  095400 

密  级：GK                                         学校代码  10298 

学    号  8115235 

 

 

 

 

 

 

全日制专业学位研究生学位论文 
 

 

 

论文题目：杨树 EST-SNP 分析及第 IV 号 

连锁群比较遗传图谱的构建 

作    者：王小龙 

学位类别：林业硕士 

专业领域：林  学 

研究方向：林木遗传育种 

指导教师：尹佟明  教  授 

张新叶  副研究员 

 

 

 

 

2013 年 5 月 



摘  要 

杨树(Populus)是我国适生范围较广的树种之一，为了选育优良抗病品种，本研究选用

南京林业大学林木遗传实验室美洲黑杨杂交产生的群体，群体包含 84 个子代（其中母本中

石 8 号为 I-69 与 63 杨杂交子代，父本 DD102-4 为引进的纯美洲黑杨无性系）。在 AFLP 构

建该群体的父本和母本的联合图谱基础上使用 SSR 分子标记进行第四号染色体连锁群比

较遗传图谱的构建。在 21 对 SSR 引物中筛选出第四号染色体多态性 SSR 引物 16 对，之

后进行群体扩增，共获得 28 个多态性位点。其中父本 15 个位点，母本 13 个位点，成功定

位了第四号染色体上的遗传图谱。在与 Family13 群体第四染色体母本遗传图对比中，所有

相同 SSR 标记呈共线性相对关系。通过相互验证，使得本实验图谱具有很高的准确性及可

用性。本研究还可利用已有研究成果，为该群体抗锈基因的克隆及抗病植株的选育奠定了

坚实的基础。 

本实验还建立杨属 SNP 数据库，并初步建立杨属 EST-SNP 开发体系，明确杨属 EST

中 SNP 的分布规律。从 GenBank 数据库中得到 433,533 条 EST 表达序列，拼接得到 28,134

条 contig 序列，总长度为 1,738,969bp，筛选后得到候选 SNP 位点 13,058 个。突变发生频

率为 0.076%，即平均 1,332bp 就存在一个 SNP 位点。在这 13,058 个 SNP 标记位点中，单

碱基置换位点为 12,094 个，占 92.6%。其中转换 7,591 个（62.77%），颠换 4,503 个（37.23%），

单碱基 INDELs 位点为 276 个，多碱基 INDELs 位点为 297 个。 

关键词：抗锈病基因；SSR；遗传图谱；EST-SNP  
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论文题目：鹅掌楸属基因进化差异研究—基于Chs、Adh 

序列证据 
 

作    者：罗群凤 
 
专    业：林木遗传育种 
 
研究方向：森林遗传学 
 
指导教师：李火根  教授 
 

            

 

二○一三年六月 

研 究 生 硕 士 学 位 论 文 



摘  要 

鹅掌楸（Liriodendron chinense）和北美鹅掌楸（Liriodendron tulipifera）是

木兰科（Magnoliaceae）鹅掌楸属（Liriodendron）仅存的两个种。两者在地理分

布、生态环境、生物学特性等方面都表现出一定的差异，种间杂交可育，表明二

者可进行基因交流。研究鹅掌楸种间遗传分化对于探测鹅掌楸、北美鹅掌楸的进

化分歧有重要意义。 
Chs 与 Adh 基因分别是植物类黄酮代谢和短链醇代谢过程中的重要基因，对

植物的生长、花色、抗性等有重要影响。二者同时也常用于研究属、种水平系统

进化的低拷贝基因。本研究利用已知的北美鹅掌楸 Chs、Adh 基因 cDNA 片段，

以北美鹅掌楸花芽为材料，运用 RACE 技术克隆鹅掌楸属 Chs、Adh 基因并对其

序列进行分析，比较鹅掌楸属种间、种内不同种群间基因进化差异，进而探索鹅

掌楸属种间遗传分化。主要研究结果如下： 
1、获得了北美鹅掌楸 Chs 基因家族的 2 个基因 Chs1、 Chs2 及 Adh 基因的

全长序列。Chs1 基因 cDNA 全长 875bp，编码 233 个氨基酸。Chs2 基因 cDNA
全长 1457bp，编码 394 个氨基酸。Adh 基因 cDNA 全长 1163bp，编码 268 个氨

基酸。 
2、鹅掌楸与北美鹅掌楸的 Chs、Adh 基因高度同源，序列差异多为单碱基变

异，仅在 Adh 基因内含子 6 中存在 80bp 的长度差异。 
3、两种鹅掌楸的 Chs 基因存在明显的组织表达差异。Chs1 基因只在北美鹅

掌楸中表达，而 Chs2 基因则在鹅掌楸中表达，在杂交鹅掌楸中二者均有表达。 
4、Chs1 基因的进化速率在鹅掌楸属种间存在明显差异。鹅掌楸的相对进化速

率高于北美鹅掌楸。而种内不同种源间的相对进化速率并不存在显著差异。Chs2
外显子 II 的进化速率在鹅掌楸属种间不存在显著差异，在北美鹅掌楸种源间也无

显著差异，但在鹅掌楸种源间的同义替换差异显著，非同义替换差异不显著。 
5、Chs 基因家族的 2 个基因的进化速率在鹅掌楸属种间及种内不同种源间均

不一致，呈极显著差异。 
6、Adh 基因外显子在鹅掌楸属种间的同义替换有显著差异，非同义替换差

异不显著；而该基因在种源间的相对进化速率不一致，存在显著差异。Adh 基因

的外显子与内含子的进化速率在鹅掌楸种源间差异不显著。 
7、鹅掌楸属不同基因间进化速率差异明显。Chs1、Chs2exon2 与 Adh exon

在种间及种内不同种源间的进化速率都不一致，呈极显著差异。Chs2exon2 受到

的选择压力最大，其次是 Adh exon，Chs1 基因受到的选择压力最小。 
关键词：鹅掌楸属  Chs  Adh  进化速率  种间遗传分化 
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论文题目：鹅掌楸 EST-SSR 引物大规模开发及应用 

作    者：汪洁 

专    业：林木遗传育种 

研究方向：森林遗传学 

指导教师：李火根 教授 
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分 类 号 S722  学位代码 309 
密   级      GK 学校代码 10298 
   学   号 3100507 

研 究 生 硕 士 学 位 论 文 



 
 

摘 要 

木兰科是被子植物较原始的类群，在研究植物系统进化中具有重要地位。由

于缺乏合适的 DNA 分子标记，使木兰科植物的分子遗传学研究进展不大。近年

来，虽然已从鹅掌楸属树种 EST 数据库中开发出一批 EST-SSR 标记，并发现其

在木兰科不同属间具有较高的通用性。但总体上，木兰科植物的 SSR 标记数目

仍偏少。因而，大规模开发鹅掌楸 EST-SSR 引物并检测其在木兰科不同属间通

用性有重要的实践价值。本文利用北美鹅掌楸及鹅掌楸的转录组信息，根据引物

设计原则，大规模开发一批 EST-SSR 引物。选取多态性引物，检测鹅掌楸天然

群体的遗传多样性以及跨属间的通用性。主要研究结果如下： 
鹅掌楸属树种 EST-SSR 引物的大规模开发 利用第二代高通量测序技术对

鹅掌楸花瓣和叶片进行转录组测序，测序总量达 17G。经数据过滤、拼接，共获

得 129097 条 EST 序列。利用生物信息学软件进行 SSR 位点搜寻及引物设计，最

终开发出鹅掌楸 EST-SSR 引物 2001 对。同时，利用公共数据库中已公布的北美

鹅掌楸转录组信息，开发出北美鹅掌楸 EST-SSR 引物 861 对。 
利用北美鹅掌楸 EST-SSR 分子标记检测鹅掌楸天然群体遗传多样性 从北

美鹅掌楸转录组中开发出的 861 对 EST-SSR 引物，利用北美鹅掌楸和鹅掌楸各

6 个基因型检测其多态性。发现有 671 对引物在鹅掌楸属中有扩增产物，多态性

引物共 372 对，多态性引物比率为 55.44％。从中选取了 26 对多态性较高的引物

应用于广西鹅掌楸天然群体的遗传多样性检测。有 18 对 SSR 引物在此鹅掌楸天

然群体中表现出多态性。18 对 SSR 引物共检测到 104 个等位基因，平均每个位

点观察到等位基因数为 5.8。其中，有效等位基因数的范围从 2.96 至 5.86，平均

有效等位基因数为 4.16。Shannon 多样性指数平均为 1.5447，期望杂合度平均为

0.7632。表明该鹅掌楸天然群体具有较高的遗传多样性，同时，也说明该批北美

鹅掌楸 EST-SSR 分子标记在鹅掌楸属树种中有较高的应用价值。 
鹅掌楸 EST-SSR 引物的多态性及通用性分析 从已开发的鹅掌楸 EST-SSR

引物中，选取 192 对引物，利用北美鹅掌楸与鹅掌楸各 6 个基因型进行扩增。120
对引物在鹅掌楸中均有效扩增，多态性引物有 44 对，多态性引物比率为 36.7％；

107 对引物在北美鹅掌楸中有扩增产物，多态性引物有 34 对，多态性引物比率

为 31.8％。总体上，鹅掌楸 EST-SSR 引物在属内通用率为 89.2％。从中选取 36
对多态性较高的引物应用于木兰科的跨属间通用性分析。在木莲属、木兰属、含

笑属、单性木兰属、盖裂木属、拟单性木兰属、观光木属、华盖木属和合果木属

不同种中的引物通用率分别为 22.2％~50.0％、27.8％~44.4％、36.1％~52.8％、

33.3％、44.4％、55.6％、52.8％、50.0％、41.7％。表明，鹅掌楸 EST-SSR 引物

在木兰科其他属树种中有较高的通用性。 
关键词：鹅掌楸属；转录组；EST-SSR；多态性；通用性 
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论文题目：美洲黑杨伸展蛋白基因家族群体 SNP 检测及连锁不

平衡分析 

作    者：仰皖旭 

专    业：生物化学与分子生物学 

研究方向：植物基因与发育 

指导教师：尹佟明  教 授 

 

 

 

二○一四年六月 

硕 士 研 究 生 学 位 论 文 



 
 

摘  要 

伸展蛋白(extensin)是高等植物细胞壁中一类非常重要的结构蛋白，富含羟脯氨酸残基，

在双子叶植物中占初生壁干重含量的 1～15%。典型的伸展蛋白具有 Ser-(Hyp)4重复五肽结

构，属于极为冗余的细胞壁结构蛋白家族。伸展蛋白的主要功能是控制细胞伸展，增强细

胞壁机械强度。近年，在对拟南芥 rsh 突变体的研究中发现，伸展蛋白在胞质分裂过程中

对细胞板的定位与形成、胚胎的正常发育也起了至关重要的作用。因此，研究美洲黑杨伸

展蛋白的结构功能对选育美洲黑杨优质品种具有重要意义。 

本研究选取了 92 个美洲黑杨无性系为研究对象，通过 PCR 方法分别扩增出伸展蛋白

基因家族中的 9 个基因，再通过 454 高通量进行测序，从而分别对每个基因的 SNP 及 LD

进行分析。主要结论如下： 

1）9 个基因共分成 41 个片段进行扩增，最后将每个样品等量混合构建测序文库。测

序共获得 394Mb 的 DNA 序列，包含 94.7 万条序列，平均读长为 416bp，测序的平均深度

为 160 倍，高覆盖度的测序序列，保证了 SNP 分析的准确性。 

2）对 9 个 PdEXT 基因的 SNP 位点统计分析发现：PdEXT6 基因检测得到 35 个 SNPs，

PdEXT18 基因检测得到 12 个 SNPs，PdEXT22 基因检测得到 61 个 SNPs，PdEXT25 基因检

测得到 36 个 SNPs，PdEXT29 基因检测得到 177 个 SNPs，PdEXT32 基因检测得到 123 个

SNPs，PdEXT34 基因检测得到 26 个 SNPs，PdEXT40 基因检测得到 65 个 SNPs，PdEXT41

基因检测得到 49 个 SNPs。除 PdEXT18 基因(Ts /Tv=0.5)，其他 8 个基因的 Ts/Tv≥0.64，发

生转换偏差。SNP 出现频率最低是 1/86bp(PdEXT34)，最高是 1/7bp(PdEXT41)。 

3）对 9 个 PdEXT 基因的 InDel 位点统计分析发现：PdEXT6 基因检测得到 5 个 InDels，

PdEXT18 基因检测得到 5 个 InDels，PdEXT22 基因检测得到 32 个 InDels，PdEXT25 基因

检测得到 50 个 InDels，PdEXT29 基因检测得到 127 个 InDels，PdEXT32 基因检测到 18 个

InDels，PdEXT34基因检测得到 24个 InDels， PdEXT40基因检测得到 79个 InDels，PdEXT41

基因检测得到 15 个 InDels。除 PdEXT32、PdEXT22 外，其他 7 个 PdEXT 基因的缺失均多

于插入。在所有 InDel 中，单碱基变化类型最多，占 InDel 总量的 58.77%，低于 10bp 长的

InDel 占 InDel 总量的 86.35%，InDel 的数量都随着 InDel 长度的增加而下降。 

4）对 PdEXT6、PdEXT34、PdEXT41 三个基因进行 LD 分析发现：PdEXT6 基因有 1

个单体型块，5 对紧密连锁的 SNP 位点(r2>0.75)；PdEXT34 基因有 3 个单体型块; PdEXT41

基因有 7 个单体型块，26 对紧密连锁的 SNP 位点。 

 

关键词：美洲黑杨；伸展蛋白；单核苷酸多态性；插入/缺失 
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论文题目：簸箕柳材性性状表型变异的研究 

作    者：国增超 

专    业：生物化学与分子生物学 

研究方向：植物基因与发育 

指导教师：尹佟明 教授 

 
 
 
 
 

 

 

 

 

二○一四 年 六 月 

研 究 生 硕 士 学 位 论 文 



 

摘  要 

本文以簸箕柳为研究对象，对木材的基本密度，纤维素、半纤维素以及木质素含量进

行了测定，采用方差分析、相关性分析等数理统计方法对所得数据做了必要的分析，揭示

了簸箕柳木材主要化学成分及基本密度的变异规律，为进一步开展相关性状的遗传解析提

供了重要的表型数据。主要研究结果如下： 

1  簸箕柳木材的纤维素平均含量为 53.19%，变异范围为 47.91%～57.00%；木质素平均含

量为 14.20%，变异范围为 12.28%～16.43%，半纤维素的平均含量为 19.80%，变异范围为

16.52%～23.76%，木材基本密度为 0.3926g/cm3，变异范围为 0.2416g/cm3～0.5044g/cm3。

对所测性状进行正态分布检验，结果显示，所有性状表型值均符合或可以转换为正态分布，

可以作为典型的数量性状做进一步的数量性状遗传位点定位分析。 

2  相关性分析表明，半纤维素含量与纤维素及木质素含量之间呈极显著负相关；木材基本

密度与纤维素含量呈极显著正相关，而与半纤维素含量呈显著负相关。 

3  簸箕柳木材主要化学成分含量和基本密度值在树干高度方向上略有差异。纤维素及半纤

维素含量在株内纵向变化的规律为由根部到梢部逐渐降低；木质素含量则表现出两头高，

中间低的趋势，并且最高值出现在树干顶部。木材基本密度随着树干高度的增加呈现逐渐

降低的趋势。但方差分析结果表明，在树干高度方向上，木材化学成分含量以及基本密度

值在株内不存在统计上的显著性差异。 

关键词：簸箕柳；基本密度；纤维素；半纤维素；木质素
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论文题目：百合品种间杂交及其杂种后代细胞学分析 

作    者：高婷婷 

专    业：遗传学 

研究方向：细胞分子遗传学 

指导教师：席梦利  副教授 

          施季森  教  授 

 
 

二○一四年六月

研 究 生 硕 士 学 位 论 文 



 

摘  要 

三倍体百合植株强健，是良好的育种资源，虽然由于减数分裂异常不能正常

分裂，但可以选作母本与合适的父本杂交，从而进行百合种质渗入育种，荧光原

位杂交技术可在早期用来鉴定百合杂种后代的真实性，这对于缩短新品种的培育

进程具有重要意义，基因组原位杂交技术可以在百合远缘杂交育种中用于区分基

因组和研究染色体重组；本试验运用 45S rDNA 荧光原位杂交和基因组原位杂交

技术对杂交后代进行细胞学分析。主要结果如下： 

1. 本研究应用 FISH 技术对‘Golden Horn’×‘Pollyanna’杂种后代进行分析，并

结合形态学特征鉴定杂种后代的真实性，染色体制片结果表明，亲本和 5 个后代

是二倍体（2n=2x=24），1 个后代是三倍体（2n=3x=36）；FISH 结果表明‘Golden 

Horn’有 11 个位点位于第 1、2、3、4、7 和 11 号染色体上，‘Pollyanna’有 10 个

信号点位于第 1、2、4、6、7 和 11 号染色体上，母本上的 3 号染色体和父本上

的 6 号染色体可以选作鉴定后代真实性的主要标记，二倍体后代位点数为 9 或

11，三倍体后代有 14 个信号点。FISH 结果表明 GHP16、GHP142、GHP223 和

GHP245 是真实的杂种后代，形态学特征表明 GHP16、GHP116、GHP123、GHP223 

和 GHP245 是真实的杂种。 

2. 本研究选取 LA 系三倍体百合‘Royal Lace’作为母本与亚洲百合‘Pollyanna’

作为父本进行杂交，利用 GISH 对母本和 6 个杂交后代的染色体数目和组成进行

分析。染色体计数表明所选杂交后代都是非整倍体，染色体条数在 27-32 之间，

倍性介于 2x 和 3x 之间，染色体数均值为 28.67（2.39x），可以推断母本‘Royal 

Lace’提供的功能配子为非整倍体，平均染色体数为 16.67；GISH 分析表明，‘Royal 

Lace’为异源三倍体，其染色体组中含有 11 条麝香百合染色体，23 条亚洲百合染

色体，2 条重组染色体，其中部分后代中产生了新的重组染色体，染色体数目的

变化和染色体的重组所引起的遗传变异，会给植物体带来生理和形态上的诸多变

化，从非整倍体杂交后代中筛选具有优良性状的个体对新品种的培育有重大意义。 

3. 本试验对‘Royal Lace’的花粉母细胞减数分裂染色体行为进行研究，并采

用基因组原位杂交技术检测染色体的交换重组情况，减数分裂过程中出现了不均

衡的染色体分离、染色体桥的形成、落后染色体现象，GISH 结果显示减数分裂

中期，出现了单价体、二价体、三价体，导致在后期出现了染色体不均等分离。

此外，减数分裂后期染色体发生了单交换（SC）和两线双交换（TSD），染色体

的交换增加了遗传的多样性，使物种能够不断进化。 

 

关键词：杂种后代鉴定；三倍体百合；荧光原位杂交；基因组原位杂交；非

整倍体 
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论文题目：农杆菌介导的麝香百合遗传转化研究 

作    者：孙惠霖 

专    业：遗传学 

研究方向：基因工程 

指导教师：席梦利  副教授 

指导教师：施季森  教  授 

 
 

二○一四年六月

研 究 生 硕 士 学 位 论 文 



 

摘  要 
百合科百合属植物多为世界著名的观赏花卉，适宜盆栽、鲜切花和庭园绿化，

还具有食用和药用价值，正日益成为提升生活质量的首选花卉。百合品系繁多，

市场上主要的百合切花品种多为亚洲百合、东方百合、麝香百合。目前百合育种

在于花色、花香、株型、抗病性、生育周期等方面。植物转基因技术可缩短育种

时间，定向修饰某些性状而保持其他性状不变，利用外源基因来改良植物的研究

应用为改良植物品质和性状提供了新的途径。本课题以麝香百合为实验材料，鳞

片为外植体，采取植物细胞薄层切片法，以浅层液体培养为基础，利用根癌农杆

菌介导法进行麝香百合遗传转化的研究。分别将标记基因绿色荧光蛋白基因

(GFP)和目的基因天麻抗真菌蛋白基因(GAFP)转入麝香百合，获得再生植株后分

别采取正置体视式荧光显微镜观测；PCR 和 Southern 杂交对抗性植株进行分子

检测。本研究为百合遗传转化进行新品种创制打下基础。主要研究结果如下： 

1、研究不同培养条件对百合转化的影响 

以麝香百合‘雷山’鳞片薄层切片为外植体，预培养基 MS0+4.0 mg/L Picloram，

共培养基为不含 NH4NO3 的 MS0+4.0 mg/L Picloram+100 mg/L AS，筛选培养基

MS0+4.0 mg/L Picloram+50 mg/L Km +100 mg/L Cef，再生培养基 MS0。转化中分

别采取浅层液体培养和加琼脂的固体培养，结果表明，较固体培养浅层液体培养

的百合鳞片薄层切片外植体的愈伤诱导率较高，愈伤形成速度更快；用于转化时

正负对照愈伤诱导率差异明显可减少假阳性，转化外植体所得愈伤易于分化且褐

化程度降低。浅层液体培养结合固体方式的百合愈伤培养体系用于百合遗传转化

可缩短周期，且操作方便。 

2、农杆菌介导的百合转 GFP 基因研究 

转化以百合鳞片薄层切片为外植体预培养 4 d，在 OD600 为 0.4 的菌液重悬

液中侵染 10min。待抗性愈伤出芽后将抗性芽转至增殖培养基，最终再生出 24 株

抗性植株。经体视荧光显微镜观察，根部、鳞茎、愈伤组织均不是百合良好表达

GFP 基因的组织器官，叶片、叶柄为良好的表达观察部位。在其中 4 株转基因百

合的叶片、叶柄可检测到不同程度的绿色荧光。 

3、农杆菌介导的百合转 GAFP 基因研究 

以如上遗传转化体系进行麝香百合转 GAFP 基因，筛选后共得到 18 株抗性

苗。以 GAFP 基因序列设计合成引物进行 PCR 检测，阳性质粒以及其中 5 株抗

性苗检测结果有特异性条带，空白对照及阴性对照无特异性条带出现，实验重复

性好。在用 Southern 杂交对 PCR 阳性苗进行检测时未检测出特异性条带。 
 

关键词：麝香百合；遗传转化；浅层液体培养；GFP 基因；GAFP 基因 
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论文题目：基于 F1 群体的银杏遗传图谱初步构建 

作    者：陶园园 

专    业：遗传学 

研究方向：分子遗传学 

指导教师：徐立安  教 授 
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研 究 生 硕 士 学 位 论 文 



摘  要 

银杏为重要的材用、药用、观赏用等多用途树种，具有很高的经济价值和研

究价值。本研究以银杏 184 个杂交 F1 代个体为作图群体，利用 SSR、SRAP 和

AFLP 三种分子标记开展了遗传图谱构建方面的研究，期望为银杏高密度遗传图

谱构建、QTL 定位、分子标记辅助选择等研究建立基础。获得的主要结果如下： 

利用 454GSFLX 高通量测序获得的银杏 EST 序列和基因组序列，新设计了

317 对 SSR 引物（其中 EST-SSR41 对，基因组 SSR276 对），共对 1122 对引物进

行筛选，新开发出了 60 对 SSR 标记（EST-SSR 6 对，基因组 SSR54 对）适用于

本研究的图谱构建的 SSR 多态标记。这些标记将在银杏今后的研究中得到高效

利用。还有 917 对 SSR 引物产生了清晰的扩增产物，存在潜在的利用价值。 

利用前人开发的 SSR 引物 573 对，新合成了 549 对 SSR 引物，共 1122 对银

杏 SSR 引物（其中 EST-SSR478 对，基因组 SSR644 对）、160 对 SRAP 引物和

160 对 AFLP 引物以作图群体进行了筛选，其中获得多态的 SSR 引物 116 对（45

对 EST-SSR 和 71 对基因组 SSR），多态比例为 10.33%； SRAP 引物组合 58 对，

多态比例为 36.25% ；AFLP 引物组合 68 对，多态比例为 42.5%。本实验中应用

的 58 对 SRAP 共产生 118 个多态性位点，平均每个引物组合产生 2 个位点；8

对 AFLP 引物组合共产生有 37 个多态性位点，平均每个引物组合产生 4.6 个位

点。 

在遗传图谱构建中，116 对 SSR 引物、58 对 SRAP 和 20 对 AFLP 引物组合

共产生 265 个多态性位点。获得的图谱包含 153 个标记，含有 34 个连锁群，图

谱中拥有 4 个及 4 个以上标记的连锁群 17 个，三联体 7 个，二联体 10 个；连锁

群图距从 14.4~181cM，总图距长度为 1929cM，平均每个连锁群长度 56.74cM；

标记间的最小间距为 0.1cM，最大间距为 54.9cM，标记间平均间距为 12.61cM。

估算的银杏基因组的大小为 2370.43cM，基因组覆盖度为 81.38%。这是在银杏

中首次利用人工控制杂交获得的 F1 作图群体构建的图谱，也是首次在银杏中利

用 SSR、SRAP 和 AFLP 进行的遗传图谱构建。 

利用银杏 EST-SSR 所在 EST 序列的信息，对这些序列可能的基因及功能进

行了分析，其中有 6 个 EST-SSR 标记可能与细胞核定位、亚硝酸盐转运蛋白、

赤霉素诱导蛋白等相关，这些标记分别位于连锁群 GB-1、GB-2、GB-3、GB-4、

GB-5、GB-6、GB-7、GB-12、GB-14、GB-15、GB-18、GB-22、GB-25、GB-26

上。利用最小二乘法方差分析，通过对银杏杂交子代生长性状及 SSR 标记的分

析，发现有 9 个 SSR 标记位点与银杏的表型性状相关。6 个微卫星标记与顶芽叶

数显著相关，1 个与苗高连年生长量显著相关，2 个与顶芽叶数、苗高连年生长

量显著相关，这些结果为今后银杏分子辅助选择研究提供了一些基础信息。 

 
关键词：银杏    SSR    SRAP    AFLP    遗传图谱 
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论文题目：银杏 NCED 基因及 ERF 转录因子的克隆与表达分

析 

作    者：王  娜 

专    业：遗传学 

研究方向：林木分子遗传 

指导老师：徐立安   教  授 

 

  

 

                           二○一四 年 五 月 
  

研 究 生 硕 士 学 位 论 文 



摘  要 

银杏为银杏科唯一生存的种类，具有食用、药用、材用等多种价值，是我国

具有多用途的重要经济树种之一。逆境胁迫是危害农林业生产的一个重要问题，

NCED 及 ERF 转录因子在植物的抗逆胁迫中发挥着重要作用，近年来在许多物

种中已开展了 NCED 及 ERF 转录因子在逆境胁迫方面的研究，我们在银杏中对

这 2 个基因进行了研究，主要结果如下： 

利用 454 测序获得的 EST 序列，采用 RACE 技术，从银杏叶中分别克隆了

NCED 及 ERF 的 cDNA 全长，其中 NCED 全长 2017bp，含有一个长为 1830bp

（27-1859bp）的开放性阅读框，编码了 610 个氨基酸，其相对分子质量为 66.8372 

kDa，蛋白质等电点为 6.14，属于弱酸性蛋白质，ERF 的 cDNA 全长 1922bp，其

中开放阅读框为 1398bp（255-756bp），编码了 466 个氨基酸，相对分子质量为

52.2546kDa，属于酸性不稳定蛋白质，等电点为 4.69，不稳定系数为 49.80。2 个

基因的均具有其基因家族的典型 DNA 结合域，同源性分析也表明 2 个基因与其

他物种同家族基因的相似性与其他物种间相似度一致。说明我们克隆的 2 个基因

确为 NCED 和 ERF。系统进化树分析结果显示，银杏 NCED、ERF 蛋白均与同

为裸子植物的北美云杉亲缘关系较近，这与传统植物分类的亲缘关系一致。 

从银杏 EST 序列中筛选出 23 个候选内参基因，通过实时定量 PCR 对四类

不同样本中的表达稳定性进行评价，结果表明，TUA1 可作为银杏根、茎、叶不

同组织的最佳内参基因，其次为 40S 和 CYP 基因；在进行芽的不同发育时期分

析时，最好采用 EF1α基因作内参，其次是 CYP、PDA1 基因；CYP 和 EF1α适

合作为研究叶不同发育时期的内参基因；而 TUA5、CYP、EF1α可作为盐胁迫的

的内参基因。综合所有样本的分析结果，CYP 和 EF1α可以作为银杏研究的通用

内参基因使用。 

以银杏根、茎、叶、芽为材料，以 CYP 为内参基因，对 NCED 及 ERF 进行

实时定量 PCR 检测，结果表明，银杏 NCED 基因在根茎叶中组成型表达，主要

是在地上部分组织中起作用。在芽的不同发育时期，休眠期 NCED 表达量最高，

其次为展开期，显著高于萌动期和鳞片涨破期；在叶的不同发育时期， 6 月份

NCED 的表达量明显增高达最大值，随后至 9 月逐渐下降；在盐胁迫处理一小时

后，表达量明显上升，达到 15 倍，在叶中至 24 小时表达量维持在 4-5.5 倍。说

明银杏 NCED 基因与逆境（寒冷、盐）胁迫的反应、旺盛生长、花芽分化的功能

相关。ERF 在根茎叶中组成型表达，在根中表达量最高，在茎及叶中的表达差异

不大；在盐胁迫下，ERF 的表达量均有上升（4-5 倍），在根、茎、叶中的表达量

差异并不显著，在盐处理 1 小时的叶中表达量上调最明显（约 7 倍），随后表达

量均略有下降，说明银杏 ERF 在根中发挥的作用较大，并参与盐胁迫反应。 

 

关键词：银杏；NCED 基因；ERF 转录因子；内参基因；表达分析 
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论文题目：杂交鹅掌楸 WOX1 基因的克隆与表达研究 

作    者：吴 霜 

专    业：生物化学与分子生物学 

研究方向：分子生物学 

指导教师：陈金慧 教 授 

 

 

 

 

 

二○一四 年 五 月 

  

研 究 生 硕 士 学 位 论 文 
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摘  要 
杂交鹅掌楸是木兰科鹅掌楸属孑遗植物中国鹅掌楸与北美鹅掌楸的人工杂种。1963

年由林木遗传育种学家叶培忠教授培育，表现出了明显的杂种优势，树形美观，叶形奇特，

花苞大鲜艳，是重要的庭院绿化树种，也是重要的用材树种。 

WUS 基因的表达可以维持分生组织细胞及诱导干细胞标志基因 CLV3 的表达，是茎

顶端分生组织生长和发育所必需的。WUS 蛋白与其他转录因子相结合可以引导细胞的不

同分化。而 WUS 的同源异型结构域由 66 个氨基酸残基组成，构成了复杂的 helixl-loop 

helix2-turn-helix3 空间结构，其功能是与特异 DNA 序列结合起作用。 

调控因子 WOX (WUSCHEL LIKE HOMEOBOX)类同源异型基因，在同源异型结构域

的下游还有一个由 8 个氨基酸(TLPLFPMH)组成的保守的 WUS box 结构域。在模式植物

拟南芥中，有 14 个 WOX 基因。WOX 基因是植物所特有的一类转录因子基因。根据现有

的研究结果显示，植物所特有的 WOX 类转录因子对顶端发育以及细胞有丝分裂的调节起

着非常重要的作用。在拟南芥中，WOX1 基因是 SAM 发育所必需的报告基因。过表达的

WOX1 很可能是通过减小了茎尖组织的大小导致了植株的矮小，使得叶片变小并且抑制了

花粉囊开裂引起雄性不育。在分子生物学上研究证明了 WOX1 基因与干细胞 marker 基因

CLV3 是一种负反馈调节。 

本课题主要是围绕杂交鹅掌楸，对关键转录调控基因 WOX1 基因进行克隆以及对表

达水平，基因功能进行验证。 

具体研究内容包括： 

利用实验室已获得的杂交鹅掌楸转录组序列信息，克隆获得了干细胞调控基因

WUSCHEL 相关同源盒基因即 WOX 基因家族成员 LhWOX1。通过实时荧光定量 PCR 来研

究 LhWOX1 基因在杂交鹅掌楸生长中的茎、叶、芽、花苞、花瓣、雄蕊、雌蕊等器官进

行表达规律的分析。结果显示，LhWOX1 基因在杂交鹅掌楸成年树茎段中表达量最高，

其次在花瓣、芽、叶片以及雌蕊中都有较高的表达。LhWOX1 基因在杂交鹅掌楸生长发

育的各个部位都有表达并存在差异性，说明 LhWOX1 在杂交鹅掌楸的生长过程中起到了

作用，并且在生殖发育过程中起到了作用。 

使用 35S 启动子构建 LhWOX1 基因过量表达载体进行转基因功能验证，即转入野生

型拟南芥 Col-0 中进行表型观察。通过观察过表达 LhWOX1 转基因拟南芥 T1、T2 代的表

型，推测 LhWOX1 在干细胞调控中，影响了叶片、芽及花苞的形成，影响了器官的分化。

LhWOX1 基因的过表达导致拟南芥的茎段部分发生卷曲和螺旋。在这些卷曲和螺旋化的

茎段部位会增生出一些半透明状的突起组织，这些组织具有一定的分裂和分化的能力，可

以分化成为叶片、芽类似器官、柱头类似器官、花苞等等。 

利用扫描电镜对转基因阳性植株的茎段表面以及横切面进行细胞学观察，发现螺旋化

的茎段表面有许多正在分化的组织，其中有一部分正在分化成为花苞。而横切面的电镜图

片则显示造成茎段螺旋化以及茎段组织增生的原因是茎段内部的细胞增生。叶脉部位的扫

描电镜图显示 LhWOX1 基因同样作用于叶脉部位，使得叶脉变粗，甚至从中萌发突起组

织。结合茎段的横切面图片，茎段内组织增生的细胞层，以及茎中 LhWOX1 基因的高水

平表达，维管系统可能是 LhWOX1 真正影响的部位。推测 LhWOX1 基因与植物的次生生

长相关。 
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对后期的 T2 代观察中，发现 LhWOX1 基因对转基因植株的生殖系统也造成了影响， 

在茎段表面增生出花苞结构以及柱头类似器官。在 T2 代种子的解剖观察中发现存在许多

无胚的种子，说明过量的WOX1基因的表达对T2代种子的胚胎发育造成了影响。LhWOX1

基因所引起的 T2 代胚胎发育异常也值得继续观察研究。 

关键词： 杂交鹅掌楸；干细胞调控；WOX1 基因；次生发育 
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论文题目：PeAFB 基因在杨树生长发育中的功能分析 

作    者：邵志龙 

专    业：林木遗传育种  

研究方向：林业生物技术 

指导教师：陈英副教授   

          黄敏仁教授 

 

 

 

二零一四年六月 

分类号  S722  学位代码  309 

密  级    XZ 学校代码  10298 
   学    号 3110437 

研 究 生 硕 士 学 位 论 文 



摘 要 

杨树是一种重要的用材树种，具有较高的经济环保价值。杨树在我国分布

广泛，生长较快，适应性强，繁殖容易，并且其基因组小，是林木育种研究的

模式树种，为了提高经济和环保价值，开展对杨树的研究具有重要意义。 

Auxin F-box（AFB）基因家族属于转录因子，是生长素受体，可以在植物

的生长素信号转导途径中调控生长素介导的信号转导，在植物的生长发育过程

中有着重要的作用。本研究以南林 895 杨和欧美杂种山杨 T89 为材料，对 AFB

基因进行表达分析及功能验证的研究。 

1．利用生物信息学手段搜索鉴定南林 895 杨中 AFB 基因家族成员：

PeTIR1，PeAFB2-1，PeAFB2-2，PeAFB2-3，PeAFB3，PeAFB5，采用 RACE

技术克隆获得其序列全长，并获得了相应 ORF，分别构建植物瞬时表达载体，

利用 PEG 介导的杨树原生质体瞬时表达体系成功地对 PeTIR1，PeAFB2-3，

PeAFB3 进行了亚细胞定位，结果表明 3 个基因均定位在细胞核内。 

2．对南林 895 杨采用低温、茉莉酸、PEG、脱落酸、DC3000 等处理，来

研究目的基因 PeTIR1，PeAFB2-3，PeAFB3 在各种胁迫诱导下的表达模式，结

果表明 3 个基因在胁迫诱导下表达量均发生较为明显的变化。 

3．利用 Gateway 技术构建目的基因 PeTIR1 的植物过量表达载体，采用农

杆菌介导法转化欧美杂交山杨 T89，经潮霉素筛选，获得 31 株再生植株。通过

PCR 技术，荧光实时定量 PCR 技术等分子检测手段鉴定阳性转基因植株，并进

行表型观测，阳性植株表现出矮化、根短的特点。 

关键词：杨树；AFB 基因；生长素受体；PeTIR；  
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论文题目：异源三倍体百合种间杂交及其杂种后代的遗传分析 

作    者：房磊 

专    业：林木遗传育种 

研究方向：细胞遗传学 

指导教师：席梦利 副教授 

          施季森 教  授 

 

二○一四年六月

硕 士 研 究 生 学 位 论 文 



 

 

摘 要 

为了了解和研究观赏百合和异源三倍体百合的遗传规律以及在杂交育种中

的应用价值，本研究利用涂片法对四种商品种百合进行了核型分析，对异源三倍

体百合达诺(‘Ceb Dazzle’)的花粉母细胞减数分裂过程中染色体的行为进行了观

察以及采用基因组原位杂交技术，对达诺花粉母细胞减数分裂Ⅰ中期过程中染色

体的染色体行为以及 GHC-01(♀)×‘Ceb Dazzle’ ( ♂)的 2 个 F1 代个体进行了分析，

同时采用核型分析方法，对 GHC-01(♀)×‘Ceb Dazzle’ ( ♂)杂交获得的 30 个杂交

后代及其父母本进行了染色体数目的统计，以及利用 45S rDNA 荧光原位杂交技

术，对父母本以及 10 个杂交后代进行了 45S rDNA 荧光原位杂交分析。主要实

验结果如下： 

(1)核型分析结果表明，‘白狐狸’（‘White Fox’）核型为 3A，‘雷山’

（‘Lei Shan’）、‘水晶布兰卡’（‘Crystal Blanca’）和‘康斯坦撒’

（‘Constansa’）的核型均为 3B，核不对称系数分别为 83.11％、82.78％、

79.75％、81.22％。 

(2) ‘Ceb Dazzle’’花粉母细胞减数分裂过程的染色体行为观察结果基本与前

人关于异源三倍体的研究结果相同。  

基因组原位杂交结果表明，L 染色体组和 A 染色体组间有一定量的基因组

间重组；F1 代个体 GHCD-04 存在父本独有的 A 染色体组染色体 1 个；F1 代个

体 GHCD-15 存在 L 染色体组和 A 染色体组间的重组染色体一个。 

(3)核型分析结果表明，GHC-01和 ‘Ceb Dazzle’的染色体数目分别为24 

(2n=2x=24)和36 (2n=3x=36)，30个杂交后代中染色体数目为24、25、26、35、36

的分别有13、10、4、2、1个基因型的杂交后代；荧光原位杂交结果表明，GHC-

01和‘Ceb Dazzle’分别有11个和14个45S rDNA荧光原位杂交位点，10个所研究的

杂交后代中均有不同数目的典型父本染色体，结合对其2个后代的基因组原位杂

交结果，充分证明了其所研究F1杂种的真实性，同时奠定了异源三倍体百合作为

父本在百合杂交育种的可行性。 

 

关键词：百合；杂交育种；核型分析；异源三倍体；倍性变异；荧光原位杂

交. 
 




