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芸芥自交不亲和等位基因及其表达初步研究

范惠玲，王文倩，李彦龙，白生文
（河西学院农业与生物技术学院，甘肃 张掖 ７３４０００）

摘 要：在利用芸芥自交不亲和系途径开展育种研究的过程中，为了避免在人工试配组合时，双亲蕾期杂交

结籽率较好，但在自然隔离条件下配制杂交种时出现双亲花期交配不亲和的现象，本试验对１０份芸芥进行了系内
株间和系间的完全双列杂交，同时对自交不亲和基因的表达器官进行了ＤＤＲＴ－ＰＣＲ扩增研究。结果表明，芸芥１、
芸芥３、芸芥５、芸芥６、芸芥８、芸芥９和芸芥１３这７份材料系内株间异交和套袋自交的亲和指数均小于１，即表现
为不亲和性，说明这些材料属于Ｓ等位基因纯合的不亲和系；而芸芥２、芸芥４和芸芥１０这三份材料系内株间异交
和套袋自交时，呈现出不亲和性不稳定的现象，即一部分杂交表现为亲和，另一部分杂交表现为不亲和，说明这３
份材料的自交不亲和性尚未稳定。ＤＤＲＴ－ＰＣＲ扩增结果表明，芸芥自交不亲和 Ｓ基因只在柱头组织中表达，其属
于组织特异性表达。因此，在利用自交不亲和系途径培育一代杂种时，在农艺学性状和自交不亲和性基本稳定时，

有必要进一步测定自交不亲和系Ｓ等位基因的纯合性和基因型，这一工作可以有效地指导育种实践。
关键词：芸芥；自交不亲和系；Ｓ等位基因；基因表达；ＤＤＲＴ－ＰＣＲ
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自交不亲和性是植物（特别是被子植物）为了实

现异花受精和遗传重组而形成的一种精密繁殖体

系。植物在长期进化过程中，形成了各种有利于异

花授粉的机制，自交不亲和性就是其中最为有效的

一种，并且被认为是被子植物进化迅速的主要原因

之一［１］。自交不亲和性除在被子植物繁殖生物学上

的意义外，在植物杂种优势利用等方面还有重要的

利用价值，它可以用来大规模地生产杂交种。

芸芥（２ｎ＝２２）属十字花科芝麻菜属植物，具有
抗旱、耐瘠薄、抗白粉病、耐盐碱、耐冻害等优良特

性，是干旱地区重要的油料作物和节水作物。芸芥

与芸薹属植物具有亲缘关系，也是芸薹属植物的重



要育种资源。自交不亲和性是植物界的一种普遍现

象，其中十字花科植物中的自交不亲和性最为普遍。

Ｏｃｋｅｎｄｅｎ［２］，Ｒｉｃｈｒａｄｓ［３］，Ｓａｍｐｓｏｎ［４］曾分别对 Ｂｒｕｓｓｅｌｓ
ｓｐｒｏｕｔｓ、Ｂｒａｓｓｉｃａｃａｍｐｅｓｔｒｉｓｓｓｐ．ｏｌｅｉｆｅｒａ和 ｒａｐｈａｎｕｓ
ｒａｐｈａｎｉｓｔｒｕｍ的 Ｓ等位基因的分布和遗传作过深入
的研究。芸芥自交不亲和性属于孢子体自交不亲和

系统，不亲和性受Ｓ复等位基因控制。然而，对芸芥
自交不亲和系Ｓ等位基因型和表达器官的研究还未
见报道。笔者在利用自交不亲和系途径开展芸芥育

种研究的过程中，在人工试配组合时，遇到双亲蕾期

杂交结籽率较好，但在自然隔离条件下配制杂交种

时出现双亲花期交配不亲和的现象。因此，为了克

服这一障碍，本试验对１０份芸芥的Ｓ等位基因型及
其表达器官进行了分析，以期为克服育种过程中试

配杂交种的盲目性，提高育种效率，加速育种工作的

进程，和克隆自交不亲和基因提供理论依据。

１ 材料与方法

１．１ 试验材料

２０１１年参试材料共１０份，分别为芸芥１（７５１１）、
芸芥２（８７－８６）、芸芥３（０６武芸）、芸芥４（９５０３）、芸
芥５（７５１２）、芸芥６（７５１３）、芸芥８（和田芸芥）、芸芥９
（９４２１）、芸芥 １０（８７－８５）和芸芥 １３（定西芸芥）。
２０１２年参试材料共７份，分别为芸芥１、芸芥３、芸芥
５、芸芥６、芸芥８、芸芥９和芸芥１３。所有参试材料均
经过多代自交，农艺性状和自交不亲和性基本稳定。

研究芸芥自交不亲和基因表达所用材料：芸芥

自交不亲和系（ＳＩ）及自交亲和系（ＳＣ），均由河西学
院农业与生物技术学院农学教研室育成，它们属于

高代纯系；ＳＩ自交不亲和性稳定，经过连续 ５～６代
的自交，自交亲和指数均小于１，属高度自交不亲和
系；ＳＣ是从自交不亲和群体中分离出的亲和突变
体，该突变体经连续自交５代，自交亲和指数稳定在
１４左右，相对自交亲和指数稳定在 ９５％左右，属高
度自交亲和系。

１．２ 试验设计与方法

试验按顺序排列，每份材料各种 １行，行长 ２
ｍ，行距５０ｃｍ，每行８株，株距４０ｃｍ。
１．２．１ 自交不亲和系系间 Ｓ等位基因测定 将所

有参试材料进行系间完全双列杂交，每份材料选择

生长健壮的３～５个单株，进行株系内系间、株间完
全双列杂交。首先摘除花枝基部已开放花朵，蕾期

去雄，套袋后隔日进行花期授粉，杂交选用一级侧

枝，每个杂交作２个枝条，每枝条授粉２～３次约１０
个花朵，待种子成熟后分别考种，并计算自交亲和指

数。自交亲和指数＝结籽数／授粉花朵数，以亲和指
数小于１作为自交不亲和的标准［５］。
１．２．２ 自交不亲和性纯合性的鉴定 每份材料选

择生长健壮的 ３～５个单株，进行株间完全双列杂
交。其授粉、考种和计算方法同１．２．１中所述。
１．３ 引物序列

根据 ＤＤＲＴ－ＰＣＲ扩增所用引物的特点，参考
前人的研究报告，共设计合成 ３条 ３′端锚定引物 Ｈ
－Ｔ１１Ｍ和１０条１０－ｎｔ随机引物（详见表１）。

表１ 锚定引物和随机引物的序列

Ｔａｂｌｅ１ Ｓｅｑｕｅｎｃｅｏｆａｎｃｈｏｒｉｎｇｐｒｉｍｅｒｓａｎｄｒａｎｄｏｍｐｒｉｍｅｒｓ

锚定引物

Ａｎｃｈｏｒｉｎｇｐｒｉｍｅｒｓ
引物序列

Ｓｅｑｕｅｎｃｅｏｆｐｒｉｍｅｒｓ

随机引物

Ｒａｎｄｏｍ
ｐｒｉｍｅｒｓ

引物序列

Ｓｅｑｕｅｎｃｅｏｆｐｒｉｍｅｒｓ

随机引物

Ｒａｎｄｏｍ
ｐｒｉｍｅｒｓ

引物序列

Ｓｅｑｕｅｎｃｅｏｆｐｒｉｍｅｒｓ

Ｈ－Ｔ１１Ａ ５′ＡＡＧＣＴＴＴＴＴＴＴＴＴＴＴＡ３′ ① ５′ＧＧＡＡＧＴＣＧＣＣ３′ ⑥ ５′ＧＧＴＧＡＣＴＧＴＧ３′

Ｈ－Ｔ１１Ｇ ５′ＡＡＧＣＴＴＴＴＴＴＴＴＴＴＴＧ３′ ② ５′ＡＣＣＡＧＧＴＴＧＧ３′ ⑦ ５′ＴＧＴＴＣＣＡＣＧＧ３′

Ｈ－Ｔ１１Ｃ ５′ＡＡＧＣＴＴＴＴＴＴＴＴＴＴＴＣ３′ ③ ５′ＧＧＧＡＡＴＴＣＧＧ３′ ⑧ ５′ＴＧＡＣＧＧＣＧＧＴ３′

④ ５′ＡＡＣＣＣＧＧＧＡＡ３′ ⑨ ５′ＣＡＧＡＧＧＴＣＣＣ３′

⑤ ５′ＴＣＡＣＣＡＣＧＧＴ３′ ⑩ ５′ＧＴＣＧＴＴＣＣＴＧ３′

１．４ ＲＮＡ提取、检测和ｃＤＮＡ第一链合成
ＲＮＡ提取参照王关林［６］等人报告，所得ＲＮＡ用

１．２％变性琼脂糖凝胶电泳检测 ＲＮＡ的完整性。
ＰＣＲ管中依次加入 ２．２７μＬＨ－Ｔ１１Ｍ，２μＬＲＮＡ，
９．１３μＬＤＥＰＣ－Ｈ２Ｏ；７０℃保温 ５ｍｉｎ，冰上冷却 ２
ｍｉｎ；离心数秒后加入 ５μＬ５×ＲｅａｃｔｉｏｎＢｕｆｆｅｒ，５μＬ
ｄＮＴＰｓ，０．６μＬＲｉｂｏｎｕｃｌｅａｓｅＩｎｈｉｂｉｔｏｒ，１μＬＭ－ＭＬＶ；
４２℃保温６０ｍｉｎ后于９５℃灭活残余Ｍ－ＭＬＶ。

１．５ ＤＤＲＴ－ＰＣＲ扩增及电泳检测
分别以 ＳＣ和 ＳＩ中的根、叶、花瓣和柱头为材

料，进行 ＤＤＲＴ－ＰＣＲ扩增。ＰＣＲ反应体系：１７μＬ
ＤＥＰＣ－ｄｄＨ２Ｏ，１．５μＬ１０×ＰＣＲＢｕｆｆｅｒ，２μＬｄＮＴＰｓ，
１μＬ锚定引物，１μＬ随机引物；１．５μＬｃＤＮＡ，１μＬＴａｑ
ＤＮＡＰｏｌｙｍｅｒａｓｅ。ＰＣＲ反应程序：（１）９４℃４ｍｉｎ；（２）
３０℃１ｍｉｎ；（３）７２℃１ｍｉｎ；（４）９４℃３０ｓ；（５）４２℃１
ｍｉｎ３０ｓ；（６）７２℃１ｍｉｎ，从（４）到（６）共 ３５个循环；
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（７）７２℃１０ｍｉｎ。最后将１μＬ溴酚蓝和５μＬＤＤＲＴ
－ＰＣＲ扩增产物混匀，用 ３％琼脂糖凝胶电泳检测
扩增产物。

２ 结果与分析

２．１ 芸芥自交不亲和系Ｓ基因纯合性的测定
通过自交不亲和系系内花期株间异交和套袋自

交的亲和性表现，可判断出各参试材料 Ｓ基因的纯
合性与否。系内株间所有交配，包括正、反交和自交

均表现不亲和者为 Ｓ基因纯合、稳定的自交不亲和
系，系内株间异交表现部分亲和者为 Ｓ基因尚不纯
合、自交不亲和性尚不稳定的株系。笔者于 ２００８—
２０１０年，在田间试验中发现芸芥 １、芸芥 ２和芸芥 ３
等１０份材料表现出不同程度的自交不亲和性。根
据２０１１年的田间试验结果，芸芥 １、芸芥 ３、芸芥 ５、
芸芥６、芸芥８、芸芥９和芸芥１３这７份材料系内株
间异交和套袋自交的亲和指数均小于 １，表现为不
亲和性，说明这些材料属于 Ｓ等位基因纯合的不亲
和系；而芸芥２、芸芥４和芸芥１０这３份材料系内株
间异交和套袋自交时，呈现出不亲和性不稳定的现

象，即一部分杂交表现为亲和，另一部分杂交表现为

不亲和，由此说明这 ３份材料的自交不亲和性尚未
完全稳定。

２．２ 不同芸芥自交不亲和系间Ｓ基因的等位关系
２０１２年对以上所得７个Ｓ等位基因纯合的不亲

和系进行完全双列杂交，以期验证这些材料之间 Ｓ
基因的等位关系。结果（表 ２）表明，芸芥 １和芸芥
３、芸芥６和芸芥１３、芸芥５和芸芥８系间正反交均
表现为不亲和，因此认为芸芥自交不亲和系 １和 ３
的Ｓ基因型相同，定为 Ｓ１Ｓ１；芸芥 ６和芸芥 １３的 Ｓ
基因型相同，定为Ｓ２Ｓ２；芸芥５和芸芥８的Ｓ基因型
相同，定为Ｓ３Ｓ３。同时，还发现自交不亲和系芸芥９
与其他自交不亲和系系间正反交均表现为亲和，说

明该系的 Ｓ基因型与其他 ６个系不同，将其定为
Ｓ４Ｓ４（见表３）。
２．３ 芸芥自交不亲和系亲缘关系、农艺性状和 Ｓ基

因型之间的相关性

从选择的不同参试材料和自交不亲和系Ｓ等位
基因型确定的结果来看，同一来源经自交分离出的

材料如芸芥１、芸芥５和芸芥６，不仅苗期、蕾期和花
期植株形态相似，叶片颜色和形态，花蕾形态，初花

期、花期长短和成熟期均较一致，但Ｓ基因型并不相
同（图１）。来源不同，亲缘关系较远且农艺性状，如
植株形态、花期、生育期不同的材料，如芸芥 ５和芸

芥８，芸芥６和芸芥１３之间Ｓ基因型却相同（图２），
初步说明芸芥自交不亲和性等位基因与其亲缘关系

之间不存在相关性。

２．４ 芸芥自交不亲和Ｓ基因表达ＤＤＲＴ－ＰＣＲ分析
结果

２．４．１ 芸芥不同生育期根ＤＤＲＴ－ＰＣＲ扩增结果
采用Ｈ－Ｔ１１Ｇ与⑥引物组合，Ｈ－Ｔ１１Ｇ与⑩引物组
合，分别对芸芥苗期根和花期根中 ＲＮＡ进行 ＤＤＲＴ
－ＰＣＲ扩增。如图 ３所示，处于同一发育时期的芸
芥根，在ＳＩ与ＳＣ中未出现差异带，说明芸芥自交不
亲和基因不在根中表达。

２．４．２ 芸芥不同生育期叶片和花瓣ＤＤＲＴ－ＰＣＲ扩
增结果 用Ｈ－Ｔ１１Ａ和②引物组合，分别对芸芥苗
期叶片、开花前叶片和花期叶片中 ＲＮＡ进行 ＤＤＲＴ
－ＰＣＲ扩增。如图 ４所示，处于同一发育时期的芸
芥叶片，在ＳＩ与ＳＣ中未出现差异带，说明芸芥自交
不亲和基因不在叶片中表达。

用Ｈ－Ｔ１１Ｃ和③引物组合，分别对芸芥初花期
花瓣中 ＲＮＡ进行 ＤＤＲＴ－ＰＣＲ扩增。如图 ５所示，
处于同一发育时期的芸芥花瓣，在 ＳＩ与 ＳＣ中未出
现差异带，说明芸芥自交不亲和基因不在花瓣中表

达。

２．４．３ 芸芥不同生育期柱头ＤＤＲＴ－ＰＣＲ扩增结果
用Ｈ－Ｔ１１Ａ与①、Ｈ－Ｔ１１Ｇ与②、Ｈ－Ｔ１１Ｃ与③引

物组合，分别对芸芥开花前柱头、开花当天柱头和开

花后（花瓣开始凋谢）柱头中 ＲＮＡ进行 ＤＤＲＴ－ＰＣＲ
扩增。如图６所示，处于同一发育时期的芸芥柱头，
在ＳＩ与ＳＣ中扩增出差异ｃＤＮＡ片段，初步证明芸芥
自交不亲和基因可能只在柱头组织中表达。

３ 讨 论

１）本研究发现，芸芥１和芸芥３的自交不亲和
Ｓ等位基因型相同，芸芥６和芸芥１３的 Ｓ基因型相
同，芸芥５和芸芥８的Ｓ基因型相同，因而在蕾期试
配亲本组合中，为了减少杂交育种工作的盲目性，应

避免在芸芥１和芸芥３，芸芥６和芸芥１３以及芸芥
５和芸芥８之间进行组配。

２）自交不亲和性是可遗传的，在自交早代，自
交不亲和性往往要发生分离，有些自交不亲和株的

后代中，能分离出少数自交亲和植株［７－８］。通过自

交分离和定向选择，自交不亲和性能被逐渐稳定并

提高。本试验中，芸芥２由于自交代数较短（自交３
代），所以系内自交和异交时亲和性表现很不稳定，且

差异较大，被判断为自交不亲和性尚不稳定的材料。
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表２ １０个芸芥自交不亲和系系内株间杂交和套袋自交结实性

Ｔａｂｌｅ２ ＳｅｅｄｓｅｔｔｉｎｇｏｆｃｒｏｓｓｉｎｇｂｅｔｗｅｅｎｐｌａｎｔｓａｎｄｓｅｌｆｉｎｇｉｎｔｅｎｓｅｌｆｉｎｃｏｍｐａｔｉｂｌｅｌｉｎｅｓｉｎＥｒｕｃａｓａｔｉｖＭｉｌｌ．

组合

Ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ
总粒数

Ｔｏｔａｌｓｅｅｄｓ
花数

Ｆｌｏｗｅｒｓ
总粒数／花数
Ｓｅｅｄｓ／ｆｌｏｗｅｒｓ

亲和性

Ｃｏｍｐａｔｉｂｉｌｉｔｙ
组合

Ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ
总粒数

Ｔｏｔａｌｓｅｅｄｓ
花数

Ｆｌｏｗｅｒｓ
总粒数／花数
Ｓｅｅｄｓ／ｆｌｏｗｅｒｓ

亲和性

Ｃｏｍｐａｔｉｂｉｌｉｔｙ

１－１套袋
１－１ｂａｇｇｉｎｇ ０ ８ ０ ＳＩ ５－１套袋

５－１ｂａｇｇｉｎｇ ０ １０ ０ ＳＩ

１－１×１－２ ０ ９ ０ ＳＩ ５－１×５－２ ０ ８ ０ ＳＩ

１－１×１－３ ０ ８ ０ ＳＩ ５－１×５－３ ４ ７ ０．５７ ＳＩ

１－１×１－７ ０ ９ ０ ＳＩ ５－１×５－４ ０ ７ ０ ＳＩ

１－２套袋
１－２ｂａｇｇｉｎｇ １３ １７ ０．７６ ＳＩ ５－２套袋

５－２ｂａｇｇｉｎｇ ０ １５ ０ ＳＩ

１－２×１－１ ０ ６ ０ ＳＩ ５－２×５－１ ０ ８ ０ ＳＩ

１－２×１－３ ０ ５ ０ ＳＩ ５－２×５－３ ０ ８ ０ ＳＩ

１－２×１－７ １ ７ ０．１４ ＳＩ ５－２×５－４ ０ ６ ０ ＳＩ

１－３套袋
１－３ｂａｇｇｉｎｇ ０ １５ ０ ＳＩ ５－３套袋

５－３ｂａｇｇｉｎｇ ７ １１ ０．６４ ＳＩ

１－３×１－１ ０ ７ ０ ＳＩ ５－３×５－１ ７ １１ ０．６４ ＳＩ

１－３×１－２ ２ ７ ０．２８ ＳＩ ５－３×５－２ ０ ８ ０ ＳＩ

１－３×１－７ ０ １０ ０ ＳＩ ５－３×５－４ ７ １８ ０．３９ ＳＩ

１－７套袋
１－７ｂａｇｇｉｎｇ １３ １６ ０．８ ＳＩ ５－４套袋

５－４ｂａｇｇｉｎｇ ０ １０ ０ ＳＩ

１－７×１－１ ０ ８ ０ ＳＩ ５－４×５－１ ０ ８ ０ ＳＩ

１－７×１－２ ０ ８ ０ ＳＩ ５－４×５－２ ０ ６ ０ ＳＩ

１－７×１－３ ０ ７ ０ ＳＩ ５－４×５－３ ０ ５ ０ ＳＩ

２－１套袋
２－１ｂａｇｇｉｎｇ １５ ２２ ０．６８ ＳＩ ２－４×２－５ ０ １０ ０ ＳＩ

２－１×２－２ ２４ ９ ２．７ ＳＣ ２－４×２－６ １７ １０ １．７ ＳＣ

２－１×２－４ ２４ ９ ２．７ ＳＣ ２－５套袋
２－５ｂａｇｇｉｎｇ ２０ ７ ２．８５ ＳＣ

２－１×２－５ ０ ８ ０ ＳＩ ２－５×２－１ ０ ８ ０ ＳＩ

２－１×２－６ ０ ７ ０ ＳＩ ２－５×２－２ ０ ８ ０ ＳＩ

２－２套袋
２－２ｂａｇｇｉｎｇ ７７ １３ ５．８４ ＳＣ ２－５×２－４ １０ ８ １．２５ ＳＣ

２－２×２－１ ３７ １０ ３．７ ＳＣ ２－５×２－６ ０ １０ ０ ＳＩ

２－２×２－４ — — — —
２－６套袋
２－６ｂａｇｇｉｎｇ ６１ ２５ ２．４４ ＳＣ

２－２×２－５ ０ １０ ０ ＳＩ ２－６×２－１ ０ ８ ０ ＳＩ

２－２×２－６ ０ ８ ０ ＳＩ ２－６×２－２ ０ ８ ０ ＳＩ

２－４套袋
２－４ｂａｇｇｉｎｇ ６７ １４ ４．７９ ＳＣ ２－６×２－４ １１ １２ ０．９２ ＳＩ

２－４×２－１ ０ ８ ０ ＳＩ ２－６×２－５ ２４ １０ ２．４ ＳＣ

２－４×２－２ — — — —

９－２套袋
９－２ｂａｇｇｉｎｇ ２３ ２８ ０．８２ ＳＩ １０－５套袋

１０－５ｂａｇｇｉｎｇ ２２ ２４ ０．９２ ＳＩ

９－２×９－３ ７ １３ ０．５４ ＳＩ １０－５×１０－６ １９ １２ １．５８ ＳＣ

９－２×９－５ ０ ５ ０ ＳＩ １０－５×１０－７ ３４ ８ ４．２５ ＳＣ

９－３套袋
９－３ｂａｇｇｉｎｇ ０ １５ ０ ＳＩ １０－６套袋

１０－６ｂａｇｇｉｎｇ １４ ２５ ０．５６ ＳＩ

９－３×９－２ ３ ９ ０．３３ ＳＩ １０－６×１０－５ ２３ １０ ２．３ ＳＣ

９－３×９－５ １０ １３ ０．７７ ＳＩ １０－６×１０－７ １ ９ ０．１１ ＳＩ

９－５套袋
９－５ｂａｇｇｉｎｇ １９ ３１ ０．６１ ＳＩ １０－７套袋

１０－７ｂａｇｇｉｎｇ ２９ １２ ２．６４ ＳＣ

９－５×９－２ ９ １７ ０．５３ ＳＩ １０－７×１０－５ ９ ７ １．２９ ＳＣ
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表２续

组合

Ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ
总粒数

Ｔｏｔａｌｓｅｅｄｓ
花数

Ｆｌｏｗｅｒｓ
总粒数／花数
Ｓｅｅｄｓ／ｆｌｏｗｅｒｓ

亲和性

Ｃｏｍｐａｔｉｂｉｌｉｔｙ
组合

Ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ
总粒数

Ｔｏｔａｌｓｅｅｄｓ
花数

Ｆｌｏｗｅｒｓ
总粒数／花数
Ｓｅｅｄｓ／ｆｌｏｗｅｒｓ

亲和性

Ｃｏｍｐａｔｉｂｉｌｉｔｙ

９－５×９－３ ０ １２ ０ ＳＩ １０－７×１０－６ ３ ８ ０．３８ ＳＩ

３－３套袋
３－３ｂａｇｇｉｎｇ ４ １７ ０．２４ ＳＩ ４－１套袋

４－１ｂａｇｇｉｎｇ １４ ３ ４．６７ ＳＣ

３－３×３－４ ６ １０ ０．６ ＳＩ ４－１×４－３ ８０ １０ ８ ＳＣ

３－３×３－５ １ ９ ０．１１ ＳＩ ４－１×４－４ １００ ９ １１．１ ＳＣ

３－３×３－６ ０ １２ ０ ＳＩ ４－１×４－６ ５ １２ ０．４ ＳＩ

３－４套袋
３－４ｂａｇｇｉｎｇ １４ １７ ０．８２ ＳＩ ４－３套袋

４－３ｂａｇｇｉｎｇ ２８ ６ ４．６６ ＳＣ

３－４×３－３ ６ １０ ０．６ ＳＩ ４－３×４－１ １１８ １３ ９．１ ＳＣ

３－４×３－５ ０ ８ ０ ＳＩ ４－３×４－４ ７ １０ ０．７ ＳＩ

３－４×３－６ ０ ６ ０ ＳＩ ４－３×４－６ ５ １２ ０．４ ＳＩ

３－５套袋
３－５ｂａｇｇｉｎｇ ０ １５ ０ ＳＩ ４－４套袋

４－４ｂａｇｇｉｎｇ ８ ５ １．６ ＳＣ

３－５×３－３ １ １０ ０．１ ＳＩ ４－４×４－１ ６７ ６ １１．２ ＳＣ

３－５×３－４ ０ ８ ０ ＳＩ ４－４×４－３ ２８ １２ ２．３ ＳＣ

３－５×３－６ ０ １２ ０ ＳＩ ４－４×４－６ ５０ ７ ７．１４ ＳＣ

３－６套袋
３－６ｂａｇｇｉｎｇ １３ ２２ ０．５９ ＳＩ ４－６套袋

４－６ｂａｇｇｉｎｇ １６ ４ ４ ＳＣ

３－６×３－３ ２１ ８ ２．６３ ＳＩ ４－６×４－１ ６ ９ ０．６７ ＳＩ

３－６×３－４ ０ １０ ０ ＳＩ ４－６×４－３ ２３ １２ １．９ ＳＣ

３－６×３－５ ５ １１ ０．４５ ＳＩ ４－６×４－４ ５５ １２ ４．６ ＳＣ

６－１套袋
６－１ｂａｇｇｉｎｇ １０ ２１ ０．４８ ＳＩ ８－１×８－７ ３ ５ ０．６ ＳＩ

６－１×６－４ ７ １６ ０．４４ ＳＩ ８－３套袋
８－３ｂａｇｇｉｎｇ ０ １２ ０ ＳＩ

６－１×６－５ １０ １９ ０．５３ ＳＩ ８－３×８－１ ８ １０ ０．８ ＳＩ

６－４套袋
６－４ｂａｇｇｉｎｇ ０ １４ ０ ＳＩ ８－３×８－４ ０ １１ ０ ＳＩ

６－４×６－１ ０ １１ ０ ＳＩ ８－３×８－７ ０ １５ ０ ＳＩ

６－４×６－５ ０ ８ ０ ＳＩ ８－４套袋
８－４ｂａｇｇｉｎｇ ６ ８ ０．７５ ＳＩ

６－５套袋
６－５ｂａｇｇｉｎｇ ０ １０ ０ ＳＩ ８－４×８－１ ６ １２ ０．５ ＳＩ

６－５×６－１ ０ １０ ０ ＳＩ ８－４×８－３ ０ １２ ０ ＳＩ

６－５×６－４ ０ １６ ０ ＳＩ ８－４×８－７ １ ６ ０．１７ ＳＩ

８－１套袋
８－１ｂａｇｇｉｎｇ ８ １１ ０．７３ ＳＩ ８－７×８－１ ６ ７ ０．８６ ＳＩ

８－１×８－３ ０ ５ ０ ＳＩ ８－７×８－３ ０ １０ ０ ＳＩ

８－１×８－４ ５ １２ ０．４２ ＳＩ ８－７×８－４ ０ ５ ０ ＳＩ

１３－２套袋
１３－２ｂａｇｇｉｎｇ ８ １２ ０．６７ ＳＩ １３－５套袋

１３－５ｂａｇｇｉｎｇ ０ ８ ０ ＳＩ

１３－２×１３－３ ９ １３ ０．６９ ＳＩ １３－５×１３－２ ０ １５ ０ ＳＩ

１３－２×１３－５ ０ １２ ０．６９ ＳＩ １３－５×１３－３ ０ ７ ０ ＳＩ

１３－２×１３－８ ０ ８ ０ ＳＩ １３－５×１３－８ ８ １３ ０．６２ ＳＩ

１３－３套袋
１３－３ｂａｇｇｉｎｇ ０ ２０ ０ ＳＩ １３－８套袋

１３－８ｂａｇｇｉｎｇ ３０ ３５ ０．８５ ＳＩ

１３－３×１３－２ １０ ２４ ０．４２ ＳＩ １３－８×１３－２ ０ １２ ０ ＳＩ

１３－３×１３－５ １０ ３３ ０．３０ ＳＩ １３－８×１３－３ ７ １１ ０．６４ ＳＩ

１３－３×１３－８ ９ ２３ ０．３９ ＳＩ １３－８×１３－５ ０ ２０ ０ ＳＩ

注：ＳＣ表示套袋自交或系内株间杂交亲和性，ＳＩ表示套袋自交或系内株间杂交不亲和性，—表示数据缺失。

Ｎｏｔｅ：ＳＣ：ｓｅｌｆｃｏｍｐａｔｉｂｉｌｉｔｙ；ＳＩ：ｓｅｌｆｉｎｃｏｍｐａｔｉｂｉｌｉｔｙ；－：ｍｉｓｓｉｎｇｄａｔａ．
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表３ ７个自交不亲和系系间完全双列杂交亲和性表现
Ｔａｂｌｅ３ Ｃｏｍｐａｔｉｂｉｌｉｔｙｏｆｃｏｍｐｌｅｔｅｄｉａｌｌｅｌｃｒｏｓｓｉｎｇａｍｏｎｇ７ｓｅｌｆｉｎｃｏｍｐａｔｉｂｌｅｌｉｎｅｓｏｆＥｒｕｃａｓａｔｉｖＭｉｌｌ．

♀
♂

芸芥１
Ｙｕｎｊｉｅ１

芸芥３
Ｙｕｎｊｉｅ３

芸芥５
Ｙｕｎｊｉｅ５

芸芥６
Ｙｕｎｊｉｅ６

芸芥８
Ｙｕｎｊｉｅ８

芸芥９
Ｙｕｎｊｉｅ９

芸芥１３
Ｙｕｎｊｉｅ１３

芸芥１Ｙｕｎｊｉｅ１ ＳＩ（０．３９） ＳＩ（０） ＳＣ（１．７８） ＳＣ（１．６７） ＳＣ（１．２） ＳＣ（２．３３） ＳＩ（０）

芸芥３Ｙｕｎｊｉｅ３ ＳＩ（０） ＳＩ（０．４１） ＳＩ（０．８３） ＳＣ（２．４６） ＳＣ（３．４５） ＳＣ（４．１４） ＳＣ（１．７１）

芸芥５Ｙｕｎｊｉｅ５ ＳＣ（１．１８） ＳＣ（１．７７） ＳＩ（０．１６） ＳＣ（１．２５） ＳＩ（０．５６） ＳＣ（１） ＳＩ（０．２７）

芸芥６Ｙｕｎｊｉｅ６ ＳＩ（０） ＳＣ（４．４） ＳＩ（０） ＳＩ（０．１６） ＳＩ（０．３４） ＳＣ（１．５５） ＳＩ（０．７９）

芸芥８Ｙｕｎｊｉｅ８ ＳＩ（０） ＳＩ（０．７１） ＳＩ（０．２２） ＳＣ（１） ＳＩ（０．３９） ＳＣ（３．９６） ＳＣ（２．１３）

芸芥９Ｙｕｎｊｉｅ９ ＳＣ（１） ＳＣ（１．１３） ＳＣ（４．２） ＳＣ（１．５７） ＳＣ（５．２） ＳＩ（０．４８） ＳＣ（４．４９）

芸芥１３Ｙｕｎｊｉｅ１３ ＳＩ（０．１１） ＳＩ（０．０．７２） ＳＣ（１．８９） ＳＩ（０．１） ＳＣ（２．１７） ＳＣ（１．１７） ＳＩ（０．３８）

图１ 芸芥１、芸芥５和芸芥６的蕾期植株形态
Ｆｉｇ．１ ＰｌａｎｔｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙｉｎｂｕｄｓｔａｇｅｏｆＹｕｎｊｉｅ１，Ｙｕｎｊｉｅ５ａｎｄＹｕｎｊｉｅ６

图２ 芸芥５、芸芥８和芸芥６、芸芥１３的初花期植株形态
Ｆｉｇ．２ ＰｌａｎｔｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙｉｎｆｌｏｗｅｒｉｎｇｓｔａｇｅｏｆＹｕｎｊｉｅ５，Ｙｕｎｊｉｅ８，Ｙｕｎｊｉｅ６ａｎｄＹｕｎｊｉｅ１３

３）自交不亲和性稳定的快慢在株系之间存在
着明显的差异，不少株系不亲和性在自交 ３代就能
基本稳定，有些株系需５～６代或更长时间。徐家炳
等［９］在分析大白菜自交不亲和系 Ｓ等位基因时发
现，７２１０３－１（浅）和８１６１这两个材料连续自交已达
十多代，但系内自交或异交大部分表现为不亲和，仍

有个别植株异交表现亲和。本试验中，作者研究发

现对于芸芥而言，通过自交分离和定向选择技术选

育出一个稳定的自交不亲和系至少要自交 ５代以
上。

４）本研究中，笔者采用ＤＤＲＴ－ＰＣＲ技术，分析
了处于不同发育时期的同一种器官（营养器官或生

殖器官）中ＲＮＡ的扩增条带，结果发现，处于不同发
育时期的根、叶和花瓣，在芸芥 ＳＩ和 ＳＣ的 ＲＮＡ显
示谱带中没有出现差异条带；而处于不同发育时期

的柱头，在芸芥ＳＩ和ＳＣ的 ＲＮＡ显示谱带中出现了
差异条带。

有研究者经过免疫化学和原位杂交表明，ＳＬＧ
既不存在于芸苔属植物的叶、根和苗等营养组织中，

也不存在于子房和花柱中，而是在成熟柱头乳突细

胞的细胞壁上大量积累［１０］。ＳＬＧ的表达时间和植
物自交不亲和性的表达时间相关，当表现自交不亲

和性时，柱头中ＳＬＧ的含量可高达柱头总蛋白量的
５％。由于本研究中采用的芸芥ＳＣ是从自交不亲和
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图３ 芸芥不同生育期根ＤＤＲＴ－ＰＣＲ图谱
Ｆｉｇ．３ ＤＤＲＴ－ＰＣＲｍａｐｆｒｏｍｒｏｏｔｓｏｆＳＣａｎｄＳＩｌｉｎｅｓ
１．ＳＣ（苗期，Ｈ－Ｔ１１Ｇ与⑥） ２．ＳＩ（苗期，Ｈ－Ｔ１１Ｇ与⑥）

３．ＳＣ（花期，Ｈ－Ｔ１１Ｇ与⑩） ４．ＳＩ（花期，Ｈ－Ｔ１１Ｇ与⑩）

１．ＳＣ（ｓｅｅｄｌｉｎｇｓｔａｇｅ，Ｈ－Ｔ１１Ｇａｎｄ⑥）

２．ＳＩ（ｓｅｅｄｌｉｎｇｓｔａｇｅ，Ｈ－Ｔ１１Ｇａｎｄ⑥）

３．ＳＣ（ｆｌｏｗｅｒｉｎｇｓｔａｇｅ，Ｈ－Ｔ１１Ｇａｎｄ⑩）

４．ＳＩ（ｆｌｏｗｅｒｉｎｇｓｔａｇｅ，Ｈ－Ｔ１１Ｇａｎｄ⑩）

图４ 芸芥不同生育期叶片ＤＤＲＴ－ＰＣＲ图谱
Ｆｉｇ．４ ＤＤＲＴ－ＰＣＲｍａｐｆｒｏｍｌｅａｖｅｓｏｆＳＣａｎｄＳＩｌｉｎｅｓ

１．ＳＣ（苗期） ２．ＳＩ（苗期） ３．ＳＣ（开花前）

４．ＳＩ（开花前） ５．ＳＣ（花期） ６．ＳＩ（花期）

１．ＳＣ（ｓｅｅｄｌｉｎｇｓｔａｇｅ） ２．ＳＩ（ｓｅｅｄｌｉｎｇｓｔａｇｅ）

３．ＳＣ（ｂｅｆｏｒｅｆｌｏｗｅｒｉｎｇ） ４．ＳＩ（ｂｅｆｏｒｅｆｌｏｗｅｒｉｎｇ）

５．ＳＣ（ｆｌｏｗｅｒｉｎｇｓｔａｇｅ） ６．ＳＩ（ｆｌｏｗｅｒｉｎｇｓｔａｇｅ）

图５ 芸芥花瓣ＤＤＲＴ－ＰＣＲ图谱
Ｆｉｇ．５ ＤＤＲＴ－ＰＣＲｍａｐｆｒｏｍｐｅｔａｌｓｏｆＳＣａｎｄＳＩｌｉｎｅｓ

１．ＳＣ（初花期） ２．ＳＩ（初花期）

１．ＳＣ（ｉｎｉｔｉａｌｆｌｏｗｅｒｉｎｇｓｔａｇｅ） ２．ＳＩ（ｉｎｉｔｉａｌｆｌｏｗｅｒｉｎｇｓｔａｇｅ）

图６ 芸芥不同生育时期柱头ＤＤＲＴ－ＰＣＲ图谱
Ｆｉｇ．６ ＤＤＲＴ－ＰＣＲｍａｐｆｒｏｍｓｔｉｇｍａｓｏｆＳＣａｎｄＳＩｌｉｎｅｓ

１．ＳＣ（开花前，Ｈ－Ｔ１１Ａ与①） ２．ＳＩ（开花前，Ｈ－Ｔ１１Ａ与①）
３．ＳＩ（开花当天，Ｈ－Ｔ１１Ｇ与②） ４．ＳＣ（开花当天，Ｈ－Ｔ１１Ｇ与②）
５．ＳＩ（开花后，Ｈ－Ｔ１１Ｃ与③） ６．ＳＣ（开花后，Ｈ－Ｔ１１Ｃ与③）
１．ＳＣ（ｂｅｆｏｒｅｆｌｏｗｅｒｉｎｇ，Ｈ－Ｔ１１Ａａｎｄ①） ２．ＳＩ（ｂｅｆｏｒｅｆｌｏｗｅｒｉｎｇ，Ｈ－
Ｔ１１Ａａｎｄ①） ３．ＳＩ（ｏｎｔｈｅｄａｙｏｆｆｌｏｗｅｒｉｎｇ，Ｈ－Ｔ１１Ｇａｎｄ②） ４．ＳＣ
（ｏｎｔｈｅｄａｙｏｆｆｌｏｗｅｒｉｎｇ，Ｈ－Ｔ１１Ｇａｎｄ②） ５．ＳＩ（ａｆｔｅｒｆｌｏｗｅｒｉｎｇ，Ｈ－Ｔ１１
Ｃａｎｄ③） ６．ＳＣ（ａｆｔｅｒｆｌｏｗｅｒｉｎｇ，Ｈ－Ｔ１１Ｃａｎｄ③）

群体中选育出来的，该ＳＣ与ＳＩ是近等基因系，而且
芸芥自交亲和性与自交不亲和性是一对相互对应的

性状，这些研究事实都证明，芸芥自交不亲和基因的

表达仅限于于柱头组织中，体现出了组织特异性表

达的特性。该结果为今后分离、克隆芸芥及其近缘

植物自交不亲和基因提供了实验依据。

４ 结 论

综上可知，在利用自交不亲和系途径培育杂种

一代时，在农艺学性状和自交不亲和性基本稳定时，

有必要进一步测定自交不亲和系Ｓ等位基因的纯合
性和基因型，这一工作可以有效地指导育种实践。

芸芥自交不亲和基因不在根、叶和花等营养器

官中表达，而只在柱头组织中表达，这一结果进一步

证明芸芥自交不亲和Ｓ等位基因与植株形态特征没
有相关性。因此在选育自交不亲和系时不要被农艺

学性状所迷惑，因自交不亲和性和农艺性状等是受

不同基因控制的，在选育过程中其进展并不完全同

步，这常常决定于所采用材料的遗传背景。
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［５］ 阚泽忠，金立新，李忠惠，等．成都经济区不同地貌景观区土壤
有机碳分布特征及储量估算［Ｊ］．地球科学进展，２０１２，２７（１０）：

１１２６１１３２．
［６］ 黎艳明，周 毅，陈会智．粤北次生常绿阔叶林土壤有机碳分布

特征研究［Ｊ］．广东林业科技，２０１１，２７（４）：６１１．
［７］ 王建林，欧阳华，王忠红，等．念青唐古拉山东南坡高寒草原生

态系统表层土壤有机碳分布特征及影响因素［Ｊ］．地理科学，

２００９，２９（３）：３８５３９０．
［８］ 高俊琴，雷光春，李 丽，等．若尔盖高原三种湿地土壤有机碳

分布特征［Ｊ］．湿地科学，２０１０，８（４）：３２７３３０．
［９］ 刘 伟，程积民，陈芙蓉，等．黄土高原中部草地土壤有机碳密

度特征及碳储量［Ｊ］．草地学报，２０１１，１９（３）：４２５４３１．
［１０］ 蔡体久，辛国辉，张阳武，等．小兴安岭泥炭藓湿地土壤有机碳

分布特征［Ｊ］．中国水土保持科学，２０１０，８（５）：１０９１１２．
［１１］ 孙文义，邵全琴，刘纪远，等．三江源典型高寒草地坡面土壤有

机碳变化特征及其影响因素［Ｊ］．自然资源学报，２０１１，２６（１２）：

２０７２２０８３．
［１２］ 甘卓亭，张掌权，陈 静，等．黄土塬区苹果园土壤有机碳分布

特征［Ｊ］．生态学报，２０１０，３０（８）：２１３５２１４０．
［１３］ 丁访军，潘忠松，周凤娇，等．黔中喀斯特地区３种林型土壤有

机碳含量及垂直分布特征［Ｊ］．水土保持学报，２０１２，２６（１）：

１６１．
［１４］ 孙维侠，史学正，于东升，等．我国东北地区土壤有机碳密度和

储量的估算研究［Ｊ］．土壤学报，２００４，４１（２）：２９８３３０．
［１５］ 秦嘉海，吕 彪．河西土壤［Ｍ］．兰州：兰州大学出版社，２００１：

２９３２．
［１６］ 张万儒．森林土壤分析方法［Ｍ］．北京：中国标准出版社，１９９９：

５６６８．
［１７］ 罗海波，刘 方，刘元生，等．喀斯特石漠化地区不同植被群落

的土壤有机碳变化［Ｊ］．林业科学，２００９，４５（９）：２４２８．
［１８］ 周 莉，李保国，周广胜．土壤有机碳的主导影响因子及其研

究进展［Ｊ］．地球科学进展，２００５，２０（１）９９１０５．
［１９］ ＬｅｅＣＳ，ＹｏｕＹＨ，ＲｏｂｉｎｓｏｎＧＲ．Ｓｅｃｏｎｄａｒｙｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎｎｄｎａｔｕｒａｌ

ｈａｂｉｔａｔｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎｉｎａｂａｎｄｏｎｅｄｆｉｅｌｄｓｏｆｃｅｍｔｒａｌＫｏｒｅａ［Ｊ］．Ｒｅｓｔｏｒａ
ｔｉｏｎＥｃｏｌｏｇｙ，２００２，１０（２）：３０６３１４．

［２０］ ＡｎｄｅｒｓｏｎｔＨ．Ｍｉｃｒｏｂｉａｌｅｃｏｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌｉｎｄｉｃａｔｏｒｔｏａｓｓｅｓｓｓｏｉｌ
ｑｕａｌｉｔｙ［Ｊ］．Ａｇｒｉｏｕｌｔｕｒｅ，ＥｃｏｓｙｓｔｅｍａｎｄＥｉｒｏｎｍｅｎｔ，２００３，９８（１／３）：

２８５２９３．
［２１］ 黄从德，张 健，杨万勤，等．四川森林土壤有机碳储量的空间

分布特征［Ｊ］．生态学报，２００９，２９（３）：１２１７１２２５．
［２２］ 王淑芳，王效科，张千千，等．密云水库上游流域不同林分土壤

有机碳分布特征［Ｊ］．生态环境学报，２０１０，１９（１１）：２５５８２５６２．
［２３］ 曹丽花，刘合满，赵世伟．退化高寒草甸土壤有机碳分布特征

及与土壤理化性质的关系［Ｊ］．草业科学，２０１１，２８（８）：１４１１
１４１５．

［２４］ 孙慧兰，李卫红，杨余辉，等．伊犁山地不同海拔土壤有机碳的
分布［Ｊ］．地理科学，２０１２，３２（５）：６０３６０７．

［２５］ 黄昌勇．土壤学［Ｍ］．北京：中国农业出版社，１９９９：８０８５．
［２６］ 张 鹏，陈年来，张 涛．黑河上游山地青海云杉林土壤有机

碳特征及其影响因素［Ｊ］．中国沙漠，２００９，２９（３）：４４５４５０．
［２７］ 王阴槐．土壤肥料学［Ｍ］．北京：中国农业出版社，１９９２：３３３４．
［２８］ 刘 伟，陈积民，高 阳，等．黄土高原草地土壤有机碳分布及

其影响因素［Ｊ］．土壤学报，２０１２，４９（１）：６８７６．
［２９］ 解宪丽，孙 波，周慧珍，等．不同植被下中国土壤有机碳的储

量与影响因子［Ｊ］．土壤学报，２００４，４１（５）：６８７６９９．
［３０］ ＨｕｔｓｃｈＢＷ，ＡｕｇｕｓｔｉｎＪ，ＭｅｒｂａｃｈＷ．Ｐｉａｎｔｒｈｉｚｏｄｅｐｏｓｉｔｉｏｎａｎｉｍ

ｐｏｒｔａｎｔｓｏｕｒｃｅｆｏｒｃａｒｂｏｎｔｕｒｎｏｖｇｒｉｎｓｏｉｌｓ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＰｌａｎｔＮｕｔｒｉ
ｔｉｏｎａｎｄＳｏｉｌＳｃｉｅｎｃｅ，２００２，１６５：３９７４０７．

［３１］ 蔡晓布，周 进．退化高寒草原土壤有机碳时空变化及其与土
壤物理性质的关系［Ｊ］．应用生态学报，２００９，２０（１１）：２６３９
２６４５．

［３２］ 冯瑞章，周万海，龙瑞军，等．江河源区不同退化程度高寒草地
土壤物理、化学及生物学特征研究［Ｊ］．土壤通报，２０１０，４１（２）：

２６３２６９．
［３３］ 高旭升，田种存，郝学宁，等．三江源区高寒草原草地不同退化

程度土壤养分变化［Ｊ］．青海大学学报（自然科学版），２００６，２４
（５）：３７４０．

［３４］ 孙飞达，龙瑞军，蒋文兰，等．三江源区不同鼠洞密度下高寒草
甸植物群落生物量和土壤容重特性研究［Ｊ］．草业学报，２００８，

１７（５）：１１１１１６．
［３５］ 张法伟，李英年，汪诗平，等．青藏高原高寒草甸土壤有机质、

全氮和全磷含量对不同土地利用格局的响应［Ｊ］．中国农业气
象，２００９，３０（３）：３２３３２６．

［３６］ 颜淑云，周志宇，秦 ，等．玛曲高寒草地不同利用方式下土
壤氮素含量特征［Ｊ］．草业学报，２０１０，１９（２）：
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［４］ Ｓａｍｐｓｏｎ．Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙａｎｄｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｓｅｌｆｉｎｃｏｍｐａｔｉｂｉｌｉｔｙａｌｌｅｌｅｓｉｎ
ｒａｐｈａｎｕｓｒａｐｈａｎｉｓｔｒｕｍ［Ｊ］．Ｇｅｎｅｔｉｃａ，１９６７，５６（２）：２４１２５１．

［５］ 刘后利．油菜的遗传和育种［Ｍ］．上海：上海科学技术出版社，
１９８５：２０３２３０．

［６］ 王关林．植物基因工程原理［Ｍ］．北京：科学出版社，２００２：７４７
７４９．

［７］ 孙万仓，范惠玲，孟亚雄，等．白菜型油菜自交亲和性变异分析
［Ｊ］．西北植物学报，２００６，２６（２）：１０７１０９．

［８］ ＦＡＮＨｕｉｌｉｎｇ，ＳＵＮＷａｎｃａｎｇ．ＡｎａｌｙｓｉｓｏｆｓｅｌｆｃｏｍｐａｔｉｂｉｌｉｔｙｉｎＳｉｎａｐｉｓ

ＡｌｂａＢｏｉｓｓ［Ｃ］／／Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅ１２ｔｈＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＲａｐｅｓｅｅｄ

Ｃｏｎｇｒｅｓｓ．Ｗｕｈａｎ，Ｃｈｉｎａ：ＳｃｉｅｎｃｅＰｒｅｓｓ，２００７：３６８３７０．
［９］ 徐家炳．大白菜自交不亲和系 Ｓ等位基因分析［Ｊ］．中国蔬菜，

１９９５，（３）：１４．
［１０］ 朱利泉，王晓佳．自交不亲和植物 Ｓ－位点特异糖蛋白［Ｊ］．生

命的化学，１９９８，１８（３）：１３１５．
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