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茄子基因遗传定位和遗传图谱构建的研究进展
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摘要      基因定位有助于了解基因的功能, 而遗传图谱构建不仅可以对多种性状进行遗传分

析, 同时也是开展基因定位、分子标记辅助选择育种以及图位克隆的基础。该文就近几年茄子基

因遗传定位和遗传图谱构建进行了总结, 并讨论了所发现的问题, 结合当今分子生物学的前沿技

术, 对今后我国茄子分子生物技术辅助育种的前景进行了展望。
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Abstract       Gene mapping is helpful to understand gene function, and construction of a genetic map is used for 
genetic analysis of multiple traits, the basis for the studies of gene mapping, molecular marker assisted breeding and 
map based cloning. The research of gene molecular locating and molecular linkage mapping on califlower in recent 
years were reviewed in this paper. Combined with the current cutting-edge technology of molecular biology, the 
direction of the study in this field of our country was also prospected.
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茄子(Solanum melongena L.)于公元4~5世纪从

东南亚传入我国, 是一种深受大众喜爱的重要蔬菜。

茄子在我国广泛种植[1-2], 传统的育种方式已经不能

满足市场供求对品种的需求。茄子重要性状的遗传

定位和遗传图谱构建对育种有非常重大的意义, 因
此, 基因定位(gene molecular locating)和分子遗传图

谱(molecular linkage mapping)构建成为育种家们积

极研究和探索的方向。2014年, 日本科学家在英国

《DNA Research》杂志上公布了茄子基因组[3], 促进

了基于基因组的相关标记的开发, 从而可以构建更

高密度的遗传图谱, 使相关的功能基因定位更为精

准, 大大加快了茄子分子育种的步伐。本文就茄子

基因遗传定位和遗传图谱构建进行细致的总结, 旨
在为我国的茄子分子育种事业提供理论依据。

1   茄子基因遗传定位的研究
茄子的很多重要的经济性状都属于数量性状, 

易受遗传背景和外部环境的影响, 在世代更迭中有

连续变异的遗传特点, 为育种和生产带来了巨大的

困难。分子标记技术的诞生推动了茄子遗传图谱的
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构建和基因遗传定位。

1.1   抗病相关的基因定位

茄子遍布亚洲、地中海、欧洲等地, 在世界范

围内被广泛栽培。茄子的生产易受多种病害的侵袭, 
尤其是青枯病、黄萎病和枯萎病, 对茄子危害很大。

病害是制约茄子栽培和生产的重要因素。发病时, 
轻则减产20%~30%, 重则几近绝收[4]。近年来, 育种

家们收集了大量抗源材料, 从中挑选出优质抗源, 经
过潜心钻研, 使三大病害的抗病基因相继得到了定

位。

1.1.1   抗青枯病的基因定位      青枯病是一种具有

毁灭性的土传细菌性病害, 是茄科作物最主要的病

害之一。该病在热带和亚热带地区, 如我国东南部

沿海省份(广东、广西、福建等地)频频爆发[5]。已

有的研究表明, 青枯病病菌存在丰富的种内遗传多

样性和明显的致病力分化[6], 给青枯病的准确诊断

和防治增加了难度。目前, 茄子的青枯病抗病机制

仍存在争议。孙宝娟等[5]研究表明, 茄子青枯病的抗

性基因受1~2对基因控制, 属于不完全隐形遗传; 而
Cao等[7]认为, 其抗性是由单显性基因控制; Lebeau
等[8]发现, 青枯病的抗性受1对显性主效基因控制。

已有的研究结果的差异提示, 需要更多的实验来论

证茄子青枯病的抗性是由单基因还是多基因控制、

是显性遗传还是隐性遗传。我国遗传育种学家很早

就开展了茄子青枯病的抗病基因定位研究。朱华

武等[9]发现了1条与茄子抗青枯病基因连锁的随机

扩增多态性DNA标记(random amplified polymorphic 
DNA, RAPD)S264780。孙保娟等[5]用扩增片段长度

多态性(amplified fragment length polymorphism, AFLP)
标记定位了1个抗性标记39A980。RAPD和AFLP都不

是共显性标记, 并且RAPD稳定性差、重复性不高, 而
AFLP程序繁琐、不易操作[10]。2013年, Lebeau等[8]用

微卫星DNA(simple sequence repeat, SSR)和相关序列

扩增多态性(sequence-related amplified polymorphism, 
SRAP)找到了1个抗青枯病基因, 命名为ERs1, 该基因

和CO×067a标记相连锁, 定位在2号连锁群上。SSR和
SRAP都为共显性标记, 可重复性高, 便于实验室间遗

传图谱的交流和合作, 有利于进一步遗传图谱整合, 
为构建高密度精细的遗传连锁图谱创造了条件。

青枯病相较于其他病害, 其致病机理复杂多变, 
生理小种种类繁多, 对各种环境适应性强, 对茄子危

害性极大。因此, 青枯病的数量性状座位(quantitative 

trait locus, QTL)定位研究一直是茄子育种家们研究

的焦点。从2002年开始, 有十几个青枯病生理小种

的全基因测序已经完成, 这为进一步探索青枯病致

病机理和寻找防治靶标, 为下一步茄子致病基因的

克隆分析提供了坚实的平台[11]。目前, 育种家们仅

仅是对抗青枯病菌的关键基因进行较为深入的研

究, 而调控青枯病菌的网络机理仍未探明。在未来

的研究中, 这将成为科研工作者们研究的方向。只

有知晓整个控制致病网络的研究机理, 才能更好地

发展控制青枯病菌的有效方法[12]。

1.1.2   抗黄萎病的基因定位      黄萎病是危害较

为严重的维管束真菌性病害, 病原菌主要为大

丽轮枝菌(Verticillium dahliae Kleb)和黑白轮枝菌

(Verticillium alboatrum), 半知菌亚门、淡色孢科、

轮枝菌属。黄萎病病原菌的寄主极为广泛, 对高温

和剧烈的温度变化适应性强, 在茄科作物上发病率

极高。科学家们在抗黄萎病致病机制研究中发现, 
茄子黄萎病抗性受2对加性–显性–上位性主基因控

制[13]。2003年, Sunseri等[14]以茄子栽培种“Duia”与
抗黄萎病野生茄“Sodomeum(S. linnaeanum)”的种间

杂交的F2代为群体, 采用RAPD和AFLP技术对茄子

抗黄萎病的性状作图, 并期望从中找到与抗黄萎病

基因连锁的分子标。控制黄萎病最有效的方法是开

发抗黄萎病的茄子品种[15]。2015年, Liu等[16]应用栽

培种茄子和带有抗黄萎病基因的野生种茄子杂交并

不断地回交的方式, 将野生物种中的抗黄萎病基因

PI388846引入到栽培茄子中, 开发了抗黄萎病基因

特定的标记SlVR844, 并通过BC4回交群体测试它, 
结果发现, 所有的植株都抗病。将栽培种和野生抗

病植株杂交和回交, 是一种让有效抗病基因渗入到

栽培品种的方法, 但这种方法周期长。近年来, 科学

家们比较倾向于利用克隆和测序的方法获得抗病品

种, 效率高、见效快。此外, 还有细胞融合和离体筛

选等方法。

1.1.3   抗枯萎病的基因定位      枯萎病, 也称疫

病,  是由真菌或细菌引发的植物病害, 发病突然, 症
状包括严重的点斑、凋萎或叶、花、果、茎或整

株植物的死亡。科学家们一致认为, 对枯萎病的抗

性遗传受单基因控制。2008年, 意大利科学家Laura
等[17]研究发现, 茄子的枯萎病抗性受单基因控制。

同年, Mutlu等[18]利用抗病资源“LS2436”和感病资

源“NSFS99”的BC3的F2群体材料研究茄子枯萎病抗
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性, 发现其抗性也是单基因遗传。该实验找到3个和

抗性基因连锁的标记, 分别是SRAP标记Me8/Em5、

SRAP-RGA标记Eml2/GLPL2和RAPD标记H12, 其中, 
SRAP-RGA标记Eml2/GLPL2是主导标记, 它们与目

标基因间的遗传距离分别为1.2、1.2和2.5 cM。在这

个基础上, 该实验室还将SRAP标记转换成SCAR标
记, 实验证实了这2个SCAR和目的基因在F2群体BC1

和BC3 F2代的交叉点上, 这些标记物在研究茄子和茄

属作物在抗枯萎病基因之间的同线性上提供了一个

起点。同时, 识别抗枯萎病的SCAR标记将有助于指

导今后抗枯萎病分子辅助育种在基因型上的筛选。

1.1.4   抗根结线虫病的基因定位      对茄子具有很

强危害性的土传性病害还有根结线虫病。国内外对

茄科番茄和辣椒的研究较为深入, 而对茄子的研究

较少。番茄是茄科的模式作物, 它的抗病基因可通

过基因组比较分析应用到茄子上[19]。2006年, Goggin
等[20]将番茄上的抗病基因Mi-1.2转移到茄子上, 使茄

子植株具有抗线虫的能力。2013年, Bagnaresi等[21]对

茄子野生种托鲁巴姆(托鲁巴姆是在世界范围内被广

泛使用的抗土传性真菌性病害、细菌性病害和线虫

病的优质野生茄子资源)进行研究, 尤其对其线虫抗

性基因进行研究, 并试图进一步分析其抗性机制。

茄子抗病基因的定位是茄子基因组学的一个

热点, 是茄子分子辅助育种和传统育种研究密切关

注的重点之一。茄子的抗病基因定位研究还处于初

级阶段, 重要基因的致病机制还未探明, 比如茄子的

青枯病抗病遗传机理至今仍存在疑问。黄萎病和枯

萎病的抗病机理虽已明确, 但抗病基因还没有连锁

到特定的连锁群上, 为基因的交流和应用带来了阻

碍。茄子的抗病基因定位研究仍有很大的发展空间, 
茄子的黄萎病和枯萎病全基因组的测序未见报道, 
将茄子抗病基因转移到栽培种中并大力推广依然还

有很长的路要走。随着科学技术的日新月异, 茄子

抗病的研究已经从原来的化学防治向物理防治、生

物防治和抗病品种防治的方向发展, 因此, 使茄子的

生产符合我国农业可持续发展大政方针是科研工作

者关注的焦点。

1.2   主要农艺性状

茄子的农艺性状中的果形、果色、果长、果重等, 
它们与优质丰产的育种目标紧密关联, 这些农艺性

状的基因遗传(quantitative trait locus, QTL)定位将为

育种实践提供有益参考。2001年, Nunome等[22]运用

RAPD和AFLP两个分子标记构建了首张茄子遗传图

谱, 并定位了4个基因, 分别与果形、果色、茎色和

萼片颜色相关。2003年, Fray等[23]利用栽培种和野

生种构建一张种间茄子遗传图谱, 在8个位点上发现

了63个有关叶、花、果、植株特征的QTL定位, 结
果发现, 来自野生品种的等位基因对F2植株的贡献

率大于栽培种, 尤其在开花时间、花、果实、萼片

大小、果色等农艺性状上。研究表明, 茄子花青素

的存在受单基因控制, 为显性遗传; 果肉绿色相对白

肉受单基因控制, 为显性遗传[24]。2012年, Qiao等[25]

以圆茄自交系“106”和长茄自交系“113”的F2群体构

建了一张图谱, 获得9个QTL定位, 其中2个与果形指

数相关, 5个与果实长度相关, 2个与果径相关。同年, 
Barchi等[26]构建了一张全长为1 390 cM的连锁图谱, 
发现7个QTL与花青素含量有关。和茄子果实相关

的QTL位点聚集在染色体特定的区域, 表现出目的

基因的多效性。通过和番茄的同源性研究, 得到了

几个茄子的重要农艺性状QTL的遗传信息[27]。2014
年, Fray等[28]在原来研究的基础上, 加密了茄子的遗

传连锁图谱。结果发现, 在密度增加后, 大量重要农

艺性状的QTL出现了, 如与茄子的毛羽、干刺和色

素有关的QTL, 定位在第3、6和10号染色体上。可

见, 图谱的密度越大, 越有利于茄子重要性状QTL的
定位与挖掘。

新世纪以来, 对茄子重要农艺性状的基因定位

有了很大进展, 一些研究揭示了茄子的重要形态和

生理性状的遗传信息, 为茄子分子辅助育种提供了

一个广阔的平台。但由于各个实验室构建群体的亲

本不同, 为图谱的交流和整合带来了困难。许多重

要基因转化应用到茄子分子辅助育种中的工作开展

并不顺利, 用于作图的材料不是单纯育种材料的组

合, 这使得遗传图谱和分子辅助育种工作相分离, 农
艺性状的基因定位只能停留在理论研究上, 真正能

用于优良品种的创制少之又少; 育种专家们运用不

同的标记锚定相关基因, 对同一性状的QTL定位无

法进行比较研究。科研工作者在研究中普遍运用F2

等暂时性群体进行重要性状的遗传定位, 这些群体

内个体植株属于杂合基因型, 虽构建方便但它们产

生的后代易分离, 不利于重复检测, 实验不可重复; 
仅仅少数实验是运用回交自交系、DH群体或RIL
群体等个体遗传多样性丰富的永久性群体来精细定

位。今后, 育种专家们应加强交流, 构建一个方便交
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流的平台, 各实验室可共同挖掘有益农艺性状基因, 
多应用易于交流和比较的分子标记进行基因定位, 
促使有益基因的深度挖掘和利用, 从而加快茄子分

子辅助育种的步伐。

1.3   果实品质

引起果实褐变的多酚氧化酶(polyphenol oxidase, 
PPO)、果实产生苦味和毒素的甾族配糖生物碱和皂

甙等是影响茄子果实品质的重要因素。为此, 不少

学者开展了茄子果实品质方面的研究[29-37]。

茄子具有抗癌、抗氧化、抗炎症、预防心血

管疾病、预防肥胖和糖尿病等功效, 是因为其果肉

组织中含有一种名为绿原酸的多酚类物质[30-31]。绿

原酸占茄子总多酚含量的70%~90%, 因此, 研究绿原

酸意义重大[32-33]。茄子果肉中还有一种多酚是由多

酚氧化酶催化产生的氧化多酚, 它能引起果肉氧化

褐变, 从而影响茄子的果实外观品质[35-36]。2014年, 
Gramazio等[29]科研工作者们构建了1个包含42个同

源保守同线性片段II(conserved syntenic segment II, 
COSII)、99个SSR、88个AFLP、9个CAP和1个形态

标记的遗传图谱, 这个图谱长1 085 cM, 分布在12个连

锁群上。该图谱定位了参与绿原酸合成途径的6个基

因, 分别是苯丙氨酸氨裂合酶(phenylalanine ammonia-
lyase, PAL)、4-羟基肉桂酸 (cinnamate 4-hydroxylase, 
C4H)、4-肉桂酰辅酶A连接酶(4-cinnamoyl-CoA ligase, 
4Cl)、羟基桂皮酰辅酶A转移酶(hydroxycinnamoyl 
-CoA hydroxycinnamoyl transferase, HCT)、香酸 -3-
羟基化酶(P-coumarate 3-hydroxylase, C3'H)和羟基肉

桂酰辅酶A奎尼羟基肉桂转移酶(hydroxycinnamoyl-
CoA quinate hydroxycinnamoyl transferase, HQT)。还

定位了5个多酚氧化酶家族基因, 分别是PPO1、PPO2、

PPO3、PPO4和PPO5。这些基因的定位将有助于育种

家们筛选出高绿原酸含量和多酚氧化酶活性低的新

品种, 该品种将不易褐变并可提高抗癌防病功效, 更
有益于人体的健康。

除了对人体有益的绿原酸外, 茄子果实中还含

能使果肉产生苦味并对人体有潜在毒性的甾族配

糖生物碱和皂甙[37]。2016年, Toppino等[34]以作图亲

本为“305E40”×“67/3”杂交的F2 代156个单株为研究

试材构建了一张图谱, 该图谱不仅定位了干物质、

糖、有机酸、绿原酸等与健康相关化合物的QTL
位点, 它还定位2个主要甾体配糖生物碱(solasonine 
solamargine)的QTL。该研究为将来茄子开发新品种

以及在降低茄子苦味和潜在毒素的果实品质改善方

面提供有效的辅助作用。

1.4   单性结实

单性结实是指植物的胚珠在天然或人工刺激

下不经授精而结成不含种子的果实的现象。在高

温、低温等逆境中, 茄子单性结实可以降低落花落

果, 提高产量降低栽培成本, 经研究证实, 茄子单

性结实的遗传是由单显性核基因控制。2008年, 刘
富中等[38]研究发现, 单性结实是由单显性核基因

控制; 2009年, 张映等[39]验证了刘富中的研究结果, 
单性结实是由显性核基因控制; 2012年, Miyatake
等[40]也发现, 单性结实基因受单个显性基因控制。

2000年初 , 刘富中等 [38]采用 AFLP分子标记和改

良的群分(simplify the high-throughput sequencing 
technologies, BSA)法, 从512对AFLP引物中筛选出1
个AFLP标记, 命名为E75/M53-70。此后, Miyatake等[40]

对2个组合(ALF2:LS1934×AE-P03和NAF2:Nakate-
Shinkuro×AE-P03)杂交获得的F2群体进行作图, 定
位了2个与单性结实相关的基因, 其中Cop8.1是主效

基因, 和est_cpa03j24标记相连锁, 位于8号连锁群上, 
并通过回交法得到了验证。虽然两个实验室都开展

了茄子单性结实的相关研究, 但是由于两个团队所

用的研究材料不同、种植条件不同、使用的分子标

记技术不同等, 不利于进行基因的比较研究, 使得茄

子的单性结实研究只能停留在理论研究阶段。

2   茄子遗传图谱的构建研究
遗传图谱即遗传连锁图谱, 是指基因组中基

因以及专一的多态性标记之间相对位置的图谱, 它
是基因组研究中的一个重要组成部分。根据作图

亲本可分为种内遗传图谱和种间遗传图谱。种内

遗传图谱是作图亲本均来自栽培种S. melongena
的2个品系所构建的遗传图谱, 这类图谱标记的

多态性较少, 但对分子辅助育种更有意义。而种

间遗传图谱是以茄子栽培种S. melongena和其他

种, 如野生种S. linnaeanum为作图亲本所构建的

遗传图谱, 这类图谱对构建高饱和图谱不可或缺。 
2.1   种内遗传图谱

2001年, Numome等[21]构建了第1张茄子遗传

图谱, 从此拉开了茄子遗传图谱的序幕。Nunome
等 [22,41-42]分别在2001、2003和2009年构建了3张图

谱。从图谱(表1)可见, 分子标记从最初的RAPD和
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AFLP到SSR标记, 总图距779.2~959.1 cM, 平均图距

为4.3~4.9 cM。RAPD和AFLP标记虽然不需要了解

茄子的基因组序列信息, 能够快速操作, 易于获得

图谱, 但它们扩增的片段在非编码区, 必须转化成

SCAR标记, 才能用于分离目的基因。而SSR标记的

引物是根据茄子的基因组序列信息设计出来的, 该
标记保守性高、多态性好, 在茄子种内具有很高的

传递性, 可进行目的基因的QTL定位。用于QTL定
位的遗传图谱的平均图距要小于10 cM。图谱的总

图距越长, 平均图距越小, 寻找到有效目的基因的概

率越高。2012年 , Miyatake等 [40]以“LS1934“和“AE-
PO3”为作图亲本, F2群体的135个单株为作图群体构

建遗传图谱, 该遗传图谱包含252个标记(其中, SSR
标记118个, SNP标记132个, SOL标记1个, EST标记

1个), 分散在12个连锁群中, 覆盖1 414.6 cM, 平均图

距5.66 cM。Miyatake等[40]构建的茄子种内图谱总图

距首次突破了1 000 cM, 利用SSR、SNP、SOL和EST-
SSR等便于图谱进行比较分析和整合的分子标记。同

年, 日本科学家Fukuoka等[43]利用SNP、InDel和SSR分
子标记技术, 构建了包含809个SNP、InDel标记和475
个SSR标记的遗传图谱, 图谱覆盖1 285.5 cM, 平均图

距为1.4 cM相较于Miyatake的遗传图谱, 该图谱标记

更丰富、平均图距更小, 能更容易找出目的基因。

国内茄子遗传图谱研究的开展起步较晚, 虽进

步很快, 但仍处于初步阶段, 在图谱长度和密度上

有提高的空间, 在重要性状的挖掘和精细定位还有

很长的路要走。2010年, 房超等[44]应用“255-4-4”和
“巴-3”杂交获得的F2群体的118个单株为试材筛选出

24个SRAP标记, 构建了总长度为381.3 cM, 平均距

离为19.1 cM的遗传图谱, 24个标记连在4个连锁群

上。2015年, 葛海燕等[45]以果实性状差异显著的种

质材料绿茄“131”和上海本地长茄“141”为作图亲本, 
构建了237个株系的F2群体, 采用450对SSR标记构

建遗传图谱, 定位茄子果实单果质量、果长、果径、

果形指数和果实花萼大小的QTL。国内的茄子遗传

图谱无论是利用的分子标记, 还是图距长度和平均

图距, 都与国外研究水平存在一定差距(表1)。
2.2   种间遗传图谱

对茄子种间遗传图谱的研究以Doganlar等[46]、

Wu等 [47]、Doganlar等 [48]所在实验室的贡献较大。

2002年, Doganlar等[46]以茄子“MM738”和野生茄子

“MM195”为作图亲本, 杂交获得F2为作图群体, 构

建茄子种间遗传图谱, 这个图谱包括12个连锁群, 含
233个RFLP标记, 总图距1 480 cM, 平均图距6.35 cM。

2009年, Wu等[47]以Doganlar等[46]建立的茄子遗传连

锁图谱为基础, 构建了包含110个COSII标记、123个
SMP标记和37个CSS标记, 总图距长1 535 cM, 平均图

距为6.1 cM。2014年, Doganlar等[48]在原来试验的基

础上, 构建包含400个AFLP标记、348个RFLP标记

和116个COSII标记, 总图距长1 518 cM, 平均图距为

1.8 cM, 加密了图谱(表1)。
此外, 2003年, Sunseri等[14]也以茄子栽培种“Buia”

和抗黄萎病的野生种“Sodomeum(S. linnaeanum)”为作

图亲本杂交获得F2作图群体构建茄子遗传图谱, 该
图谱包括117个RAPD标记和156个AFLP标记, 覆盖

12个连锁群, 总图距为736 cM, 平均图距为2.7 cM。

2013年, Lebeau等[8]用高感材料“MM738”和高抗材

料“AG91-25”种间杂交F6重组自交系的119个单株为

作图群体, 应用SSR和SRAP分子标记构建连锁遗传

图谱, 全长884 cM, 平均距离为8.8 cM, 分布在18个
连锁群上, 所有位点都显著相关, 最大位点距离在18
号连锁群上, 距离为25.5 cM, 在该连锁群上找到了

一个抗青枯病的显性基因ERs1(表1)。
2.3   遗传图谱的比较研究

2002年, Doganlar等[46]绘制第一张种间遗传图

谱, 开始了对茄子遗传图谱的比较研究。他对茄子、

番茄、马铃薯和辣椒等同属茄科蔬菜的遗传连锁图

谱作了比较研究。结果表明, 番茄与马铃薯关系较近, 
其次与茄子, 接着是辣椒。研究表明, 62个QTL位点

有40%的位点至少有其他一种近缘种与之有同源关

系。2008年, Wang等[49]在番茄、马铃薯、茄子遗传

图谱的同源染色体上进一步发现了一个CSS包含105 
Kb区域。研究还表明, 两三百万年前这些物种有共

同的起源。2010年, Wu等[50]在2009年的研究基础上

识别大量守恒的同源保守同线性片段II(COSII)标记, 
对茄子、番茄、马铃薯、辣椒和烟草进行了比较基

因组研究。这些数据揭示了在过去三千万年中茄科

家族整个染色体进化的过程和特性, 从中推测出茄

科祖先染色体变化速度、染色体倒置和易位节点以

及共同祖先的基因组配置。与其他物种相比, 茄科

祖先染色体变异速度缓慢, 染色体倒置发生率高于

易位[50]。2014年, Doganlar等[48]使用同源标记建立

茄子和番茄染色体之间的同线关系, 并揭示了33个
染色体重组片段和11个两者之间不同区域。同年, 
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Frary等[28]通过和番茄、辣椒、马铃薯遗传图谱进行

比较研究发现, 直接同源35%的QTL位点对茄科蔬

菜的基因功能具有保守性, 这些QTL位点在茄科蔬

菜上具有通用性。综上所述, 茄科的种间存在同源

保守区域, 这为茄科近缘种之间的信息交流架起了

一座桥梁。通过构建共祖图谱和进行比较基因组研

究, 找出同源区域目的基因的QTL位点, 为茄子遗传

图谱研究提供参考。

3   问题与展望
园艺作物的重要经济性状和农艺性状中, 大多

数是数量性状, 表现型易受自然环境的影响, 因此, 
育种专家们难以将基因型和表现型联系在一起。分

子生物学和基因遗传定位的飞速发展为研究两者之

间的关系提供了有效手段。至今, 基因遗传定位在

许多农作物上都已开展, 并借此克隆获得了相关性

状的重要基因[51-52], 该研究在番茄上开展较早, 而在

茄子上则相对滞后[53]。对茄子基因遗传的定位主要

围绕果形、果色、茎色、萼片颜色、单性结实等农

艺性状开展, 对抗寒、抗旱、耐涝等抗逆性状及其

他重要经济性状研究较少; 少数有用的目的基因被

定位, 但也只是停留在理论阶段, 被应用于生产实践

中则很少。今后, 要加大力度开发对茄子重要经济

性状有益的基因遗传(QTL)定位, 挖掘有效基因, 推
动实验室到生产实践的进程, 从而为创制大量优异

的茄子种质资源添砖加瓦。

2000年初, 育种家们就展开了茄子遗传图谱构

建的研究, 并在之后的近二十年里有长足进步, 但在

茄子遗传图谱构建方面的研究仍存在很多问题: (1)
大多数实验材料是基于F2临时群体, 含有杂合基因, 
后代可分离, 无法重复实验; (2)多数遗传图谱是利

用RAPD、RFLP、AFLP、基因组SSR等标记, 这些

标记稳定性低、重复性差、操作费力或开发困难, 
工作量大, 不利于遗传图谱构建工作的顺利开展; 
(3)大多数遗传图谱平均遗传图距都在1.8~9.3 cM之

间, 低于1 cM的高精密度遗传图谱几乎没有。今后, 
应该加大力度开发如DH、RIL这样的永久性群体, 
增加检测的精确性, 提高定位的效率。此外, 要加大

力度开发稳定性高、操作简单的分子标记, 如SNP
和InDel标记, 以期构建高密度饱和遗传图谱。番

茄的全基因组测序已经完成, 作为茄科蔬菜一个参

照的基因组, 它能推动近缘种的基因家族、同源基

因、基因定位、基因图谱、基因克隆等研究。例如, 
Ezio等[54]通过和番茄的基因组的同源比较分析, 定
位了茄子与产量相关的几个QLT基因簇位点。因此, 
重视茄科蔬菜间遗传图谱的比较研究对茄子的分子

辅助育种工作有事半功倍的作用, 比较图谱和比较

基因组的研究不容忽视[19]。2014年, 茄子的全基因

组被日本学者破译[3], 这为进一步揭示茄子遗传密

码提供了大量的遗传信息, 推动了茄子遗传育种研

究工作进入全基因组时代。
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