
 

研究提出梅花垂枝性状调控模型
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研究提出梅花垂枝性状调控模型。 梅花是我国特有早春木本观赏植物。垂枝梅因其枝条自然下
垂、花开如瀑，深受人们喜爱。然而，垂枝梅花品种资源稀缺，垂枝性状遗传机理仍不清晰，极
大限制了垂枝梅花新品种选育进程及其在园林景观中的广泛应用，垂枝性状分子标记辅助选择育
种和遗传机制的解析迫在眉睫。

近日，北京林业大学教授张启翔团队在梅花垂枝性状遗传调控研究中取得新进展。相关论文在线
发表于《园艺研究》。

该研究通过引入巢式表型测量法，提取7个梅花垂枝相关亚性状，完成342个F1遗传群体QTL map
ping和214个品种全基因组关联分析（GWAS），共获得8个与垂枝性状紧密关联QTLs。其中，位
于7号连锁群的主效QTL被7个亚性状同时定位，综合GWAS、选择性清除分析以及候选区间标记
验证，最终将主效QTL缩小至0.29 Mb，筛选出可用于垂枝梅花分子辅助选择育种的核心SNP标记
，准确率达95%以上。主效QTL区间包含39个候选基因，结合转录组差异表达基因分析，只有Pm
024213基因在垂枝梅花嫩枝和芽中特异表达，且该基因与核心SNP标记相距仅10
Kb。功能注释表明，Pm024213基因包含硫氧还蛋白thioredoxin （Trx）结构域，前期研究表明含
有Trx结构域的基因参与应拉木形成、生长素介导的激素信号转导以及淀粉体形成等生物学过程
。

基因共表达网络分析表明，85个差异表达基因与Pm024213共表达。基于基因位置和上位性互作分
析，发现35个共表达基因位于上位性互作位点，进一步利用STRING数据库对35个基因的互作关
系进行预测，发现22个基因存在显著互作关系，其中两条通路与生长素水平相关。

基于此，该研究提出了与生长素合成与木质素合成通路相关的梅花垂枝性状调控模型，为揭示梅
花垂枝性状形成的分子机制提供理论基础。（来源：中国科学报王方）

相关论文信息：https://doi.org/10.1038/s41438-021-00573-4
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