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桃的花型性状相关 SNP 位点 
挖掘与候选基因分析

孟　歌，朱更瑞，方伟超，陈昌文，王新卫，王力荣，曹　珂
（中国农业科学院郑州果树研究所，郑州 450009）

摘要：桃的花型分为铃型和蔷薇型，铃型花朵小且边缘卷曲，蔷薇型花朵大且完全展开，蔷薇型重瓣花是观赏桃育种

者追求的主要目标性状之一。目前，与桃铃型 / 蔷薇型花型性状连锁的分子标记研究较少，限制了桃的花型性状分子标

记辅助育种进程。为了鉴定与桃花型关联的单核苷酸多态性（SNP，single-nucleotide polymorphisms）位点并挖掘候选

基因，本研究通过对 199 份桃品种进行重测序，获得了 1042687 个 SNP。采用一般线性模型对桃花型性状进行全基因组

关联分析（GWAS，genome wide association study），获得 7 个与目标性状显著关联的位点，其中 2 个位于 2 号染色体，5
个位于 8 号染色体。进而对 8 号染色体的 3 个 SNP 进行竞争性等位基因特异性 PCR（KASP，kompetitive allele-specific 
PCR）分型，在 5 个 F1 群体中进行进一步验证。χ2 验证结果表明：Chr.8：14484624 bp 与桃花型性状显著关联。5 个 F1

群体基因型和表型的对应关系表明，Chr.8：14484624 bp 准确率最高，为 93.46%。组织特异表达结果显示，在上述定位

区间内的 6 个注释基因中，Prupe.8G118100 在花中特异表达，将其视为桃花型性状的候选基因。本研究鉴定了桃铃型 /
蔷薇型花型性状关联位点，并对候选基因进行了筛选，以上结果可进一步转化为分子标记，用于观赏桃分子标记辅助选择

育种。
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Genome-wide Association Study Identified SNP Alleles and  
Candidate Genes for Flower Shape Trait in Peach（Prunus persica）

MENG Ge， ZHU Geng-rui，FANG Wei-chao，CHEN Chang-wen，WANG Xin-wei，WANG Li-rong，CAO Ke
（Zhengzhou Fruit Research Institute，Chinese Academy of Agricultural Sciences，Zhengzhou 450009）

Abstract：The petals of blooming peach flowers can be large and showy，or small with curved edges（non-
showy），while showy and double flower is desirable in terms of breeding ornamental peaches. Since few studies 
are conducted to detect the molecular markers linking with the non-showy/showy flower trait，that restricts the 
molecular breeding for this trait in peach. In the present study，by taking use of re-sequencing data generated 
from 199 peach varieties and 1042687 single-nucleotide polymorphisms（SNPs），we performed the genome-wide 
association scanning（GWAS）for the non-showy/showy flower trait. Using a general linear model（GLM），we 
thereby identified seven signals that were associated with the flower trait on Chr. 2 and Chr. 8. Three SNPs on Chr. 
8 were validated using kompetitive allele-specific PCR（KASP）genotyping in five F1 populations. The SNP on 
Chr. 8 at 14484624 bp was highly associated with the targeted trait based on the χ2 test. Based on the correlation 
of the genotyping and phenotypic results of five F1 populations，the highest accuracy was 93.46% at Chr. 8：
14484624 bp. RNA-seq analysis of different tissues and gene annotation enabled identifying one gene（Prupe. 
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8G118100）that showed tissue-specific expression in flower. Collectively，this work identified one SNP which is 
highly associated with the non-showy/showy flower trait，and one candidate gene，which could facilitate marker-
assisted selection for ornamental peaches.

Key words：ornamental peach breeding；re-sequencing；single nucleotide polymorphism；candidate gene

桃（Prunus persica L.）属于蔷薇科（Rosaceae）
落叶小乔木，是一种重要的经济果树。根据应用价

值可以将桃划分为以食用果实为主的果桃及以观

花为主的观赏桃［1］。观赏桃以花型各异、花色众

多、花期长、色泽艳丽等特点深受人们喜爱，在城市

景观美化、生态环境改善、风景名胜区建设、观光农

业中备受重视。目前对于观赏桃的研究主要集中

在新品种选育、种质资源评价、品种的亲缘关系分

析等方面［1］，而对桃的花型性状的分子遗传机制

研究较少。观赏桃的花型在观赏桃育种中是重要

的参考性状，研究其遗传基础对观赏桃育种至关 
重要。

桃铃型 / 蔷薇型花型性状受单基因 Sh/sh 控制，

铃型对蔷薇型为完全显性［2］。Ogundiwin 等［3］通

过构建以罐桃品种 Dr. Davis 和鲜食桃品种 Georgia 
Belle 为亲本的 F1 群体，获得了一个包含 211 个标

记的遗传连锁图谱 Pop-DG。Sh 被定位于 Pop-DG 
8 号染色体的中间［3］，然而，8 号染色体上的标记密

度较低，无法确定控制 Sh 的候选基因。Micheletti
等［4］对 1580 份桃进行铃型 / 蔷薇型花型调查和

统计，并利用 9K 单核苷酸多态性（SNP，single-
nucleotide polymorphisms）芯片进行全基因组关联

分析（GWAS，genome wide association study），获

得 18 个与目标性状关联的 SNPs，其中位点 Chr. 8：
13756987 bp 与铃型 / 蔷薇型花型性状显著关联。

与 Micheletti 等［4］的研究结果一致，Cao 等［5］通过

对 129 份桃品种重测序并进行关联分析，获得一个

与桃铃型 / 蔷薇型花型性状显著关联的位点 Chr. 8：
13740117 bp。

相对于前期研究结果，本研究选取 199 份桃品

种进行基因组重测序，增加了群体样本数目以及群

体中铃型花品种数目，进而开展了桃铃型 / 蔷薇型

的 GWAS 分析。随后利用 5 个 F1 群体对初步鉴定

关联的 SNPs 中的 3 个位点：Chr. 8：14484624 bp，
Chr. 8：13950754 bp 和 Chr. 8：14487919 进行验证，

并通过组织特异性表达分析，预测了花型性状的候

选基因。本研究鉴定出的桃铃型 / 蔷薇型花型性状

关联位点和发掘的候选基因，将为观赏桃分子标记

辅助育种提供参考。

1　材料与方法

1.1　试验材料

（1）GWAS 试验材料：共 199 份桃品种，其中铃

型花型材料 18 个，蔷薇型花型材料 181 个（表 1）。
铃型、蔷薇型花型性状见图 1。

图 1　蔷薇型（a）和铃型（b）花型性状
Fig.1　Showy（a）and non-showy（b）flower types

（2）竞 争 性 等 位 基 因 特 异 性 PCR（KASP，
kompetitive allele-specific PCR）基因分型试验材

料：共 5 个 F1 群体，包括红珊瑚 ×（菊花桃 × 瑞光

2#）的 36 个单株，Elegant×07-4-45 的 14 个单株，

金世纪 × 橡皮桃的 26 个单株，99-10-7× Huang 
07-4-40 的 39 个单株，西尾金 × 橡皮桃的 38 个单

株。关于这 5 个群体的详细信息见表 2。
（3）RNA-seq 的试验材料：取光核桃 2010-138、

山桃帚形山桃 1 号、甘肃桃红根甘肃桃 1 号、 新疆

桃喀什 1 号和普通桃 08-9-107 实生苗的不同部位

的组织，包括根、韧皮部、花芽、叶片、成熟果实和种

子，提取 RNA 用于 RNA-seq，以检测候选基因的组

织特异性表达。在春季桃树花芽萌发前分别取以上

试验材料的花芽，桃树叶片完全展开时取叶片、根及

枝条的韧皮部，桃树果实成熟期取成熟果实的果肉

及桃核的种子。

以上所有试验材料均种植于中国农业科学院郑

州果树研究所国家种质资源圃。

1.2　表型数据的调查

用于关联分析的 199 个桃品种和 KASP 基因

分型的 5 个 F1 群体，每个材料随机挑选 5 个花朵进

行调查。评价标准参考桃种质资源描述规范和数据

标准［6］。
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1.3　全基因组关联分析

全基因组 DNA 提取采用改良的 CTAB（Cetyl 
trimethyl ammonium bromide）法［7］。测序文库的构

建及测序方法与 Meng 等［8］相似。利用 Tassel 5.0 ［9］

过滤最小等位基因频率 < 2%，且缺失率（Missing 
rate）≥20% 的数据，获得高质量 SNPs 用于 GWAS
分析。采用全基因组复杂性状分析软件（Genome-
wide Complex Trait Analysis v1.25.3）利用过滤后

的 SNP 进行主成分分析（PCA，principal component 
analysis）［10］。采用 Admixture 1.3.0 软件进行群体

结构分析［11］。利用 Admixture 1.3.0 软件对每个可

能的 K 值模拟运算，用 K=2~5 做图。采用基于不

考虑主成分分析的一般线性模型、考虑主成分分析

的一般线性模型以及不考虑主成分分析的混合线性

模型和考虑主成分分析的混合线性模型进行关联分

析。以分位数（QQ，Quantile-Quantile）图来表示不

同模型的检测效力，以实际的 P 值与期望 P 值最接

近的模型为桃铃型 / 蔷薇型花型性状 GWAS 分析

的最优模型。以曼哈顿（Manhattan）图显示关联分

析检测到的与目标性状显著相关的标记位点。

1.4　KASP 基因分型

KASP 扩增体系：5 μL 2× KASP master mix（艾

吉析科技有限公司，上海，中国），5 μL DNA 样品和

共 0.14 μL 引物。KASP 扩增程序如下：94 ℃预变

性 15 min；94 ℃变性 20 s，61~55 ℃复性延伸 60 s， 
10 个循环，每个循环复性延伸温度降低 0.6 ℃ ；94 
℃变性 20 s，55 ℃复性延伸 60 s，26 个循环。荧

光数据读取和分析仪器为 Roche LC480 Ⅱ（Roche  
Diagnostics，USA），读取温度为 37 ℃，读取时间为 60 s， 
所用荧光为羧基荧光素（FAM，carboxy fluorescein）
和六氯荧光素（HEX，hexachloro fluorescein）。KASP
引物序列信息见表 3。

表 3　KASP 基因分型所用引物信息
Table 3　Primer sequences used for the KASP genotyping

位点名称

Loci name
引物序列 Primer sequences

Primer_AlleleFAM Primer_AlleleHEX Primer_Common

Chr. 8：13950754 TTATTCATGACATCGTTGAAGAGATTTCA CATGACATCGTTGAAGAGATTTCG GATCTGCCACATTAAAGGCAGTATCATTT

Chr. 8：14484624 ACATATACGTGTACAATAGATAGTCCAA CATATACGTGTACAATAGATAGTCCAC TCTGTTGGGTAACACCTATGCAAAATCAT

Chr. 8：14487919 CCTTATGGAGAAGAATAAAATCTAACG CTCCTTATGGAGAAGAATAAAATCTAACA CCGATTTGGATAGCTTTCTGGTTCAATTT

1.5　候选基因表达分析

采用 RNA 提取试剂盒（北京艾德莱生物科技

有限公司，北京，中国）提取 RNA。安诺优达公司

对 RNA 通过 HiSeq 2500 system（Illumina）在双末

端测序模式下对 100 bp 读长进行测序。用 100 bp
读长每个品种测两个重复，获得超过 6 Gb 的数据。

在软件 TopHat v2.1.0 ［12］中将筛选后的 reads 与桃

的参考基因组 V2.0（Prunus persica Whole Genome 
Assembly v2.0 & Annotation v2.1（v2.0.a1）| GDR

（rosaceae.org））［13］比对，之后用 Cufflinks v2.1.1 计

算基因的表达水平［14］。

2　结果与分析

2.1　群体结构分析及关联分析最优统计模型选择

本研究通过对 199 份桃材料进行重测序，获得

1042687 个高质量 SNPs 用于后续研究。对 199 份

材料进行主成分分析，结果表明铃型、蔷薇型材料

均匀分布（图 2a、b）。除此之外采用 ADMIXTURE 
v1.3.0 软件对 199 份材料群体结构进行分析。群体

结构分析结果表明，当 K=2 时，199 份材料可以被

划分为两个大的亚群，分别命名为亚群 1 和亚群 2，
亚群 1 包含大部分蔷薇型材料，亚群 2 包含所有的

铃型材料和部分蔷薇型材料（图 2c）。因此需要对

群体结构进行矫正，以降低关联分析中假阳性结果。

为了筛选出最适的 GWAS 模型，研究首先采

用 4 种模型，即基于不考虑主成分分析的一般线性

模型、考虑主成分分析的一般线性模型，不考虑主

成分分析的混合线性模型和考虑主成分分析的混

合线性模型进行分析。结果显示，基于不考虑主成

分分析的一般线性模型下检测到的标记的 P 值显

著偏离期望的 P 值，表明此模型条件下检测到的显

著位点存在较大的假阳性；考虑主成分分析的一

般线性模型检测到的标记的 P 值和期望的 P 值基

本一致，说明考虑主成分分析的一般线性模型计算

得到的显著标记更为可靠；不考虑主成分分析的

混合线性模型和考虑主成分分析的混合线性模型

下矫正太过，无法将显著性较高的真实位点检测出

来（图 3）。因此，考虑主成分分析的一般线性模型

是对桃铃型 / 蔷薇型花型性状进行关联分析的最适 
模型。
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a、b：199 份桃品种主成分分析；c：根据 K 值分析，不同颜色代表不同的亚群，黑色圆点代表铃型材料

a，b：Principle component analysis of 199 peach varieties，c：Different colors represent different populations according to K（the number of 
subpopulations）value analysis，the black circle indicated varieties with non-showy flowers

图 2　199 份桃品种主成分分析及群体结构分析
Fig.2　Principal component analysis and population structure analysis of 199 peach varieties

红线和黑线分别代表期望 P 值和实际 P 值；GLM（no P）：不考虑主成分分析的一般线性模型；GLM（P）：考虑主成分分析的 GLM 模型；

MLM（K）：不考虑主成分分析的混合线性模型；MLM（P+K）：考虑主成分分析的 MLM 模型

The red line and black line represent the expected P values and observed P values respectively，GLM（no P）：GLM（general linear model ）without 
considered PCA（principal component analysis ），GLM（P）：GLM considered PCA，MLM（K）：MLM（mixed linear model ）considered Kinship

（K），MLM（K+P）：MLM considered K and PCA simultaneously

图 3　桃铃型 / 蔷薇型花型性状四种分析模型 QQ 图
Fig.3　Quantile-quantile plot of four analysis models for non-showy/showy flower shape in peach
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2.2　桃铃型 / 蔷薇型花型性状全基因组关联分析

采用考虑主成分分析的一般线性模型对 199
份桃品种进行 GWAS。将显著关联的阈值设定

为 -log10（P=0.05/1042687）= 7.32，将 -log10 P 超过

此阈值的 SNP 视为与桃铃型 / 蔷薇型花型性状显

著相关的 SNP 位点。结果显示，有 7 个与目标性

状显著相关的 SNP 位点，其中 2 个位于 2 号染色

体上，5 个位于 8 号染色体上（图 4、表 4）。其中 8
号染色体上的位点 Chr8：14484624 bp 的 -log10 P 
值为 23.86，最小等位基因频率为 0.15，与目标性

状的关联性最强，解释 34.92 % 的表型变异。8 号

染色体上其他的 4 个位点：Chr. 8：10134084 bp，
Chr. 8：12404655 bp，Chr. 8：13950754 bp 和 Chr. 8：
14487919 bp 与目标形状的关联性均较强，分别解

释 32.54 %，33.73 %，27.01 % 和 32.35 % 的表型变

异。2 号染色体上的 2 个位点：Chr. 2：2697620 bp，
Chr.2：6626963 bp 与目标形状的关联性较弱，分别

解释 24.05 % 和 26.12 % 的表型变异。表明与桃的

铃型 / 蔷薇型花型性状显著相关的位点位于 8 号染

色体上。

红线代表显著关联的阈值 -log10（P）， P=0.05/SNP 的数量

The red line represents significant association threshold -log10（P）， P= 0.05/SNPs number

图 4　GLM 模型下铃型 / 蔷薇型花型性状关联分析曼哈顿图
Fig.4　Manhattan plot of the association analysis of non-showy/showy flower trait using GLM

表 4　桃铃型 / 蔷薇型花型性状显著关联位点信息
Table 4　Information of significant association sites for flower type of non-showy/showy in peach

染色体

Chr.
显著关联 SNP 位置（bp）

Leading SNP position 
-log10（P）值

-log10（P）
主要等位基因

Major allele
次要等位基因

Minor allele

最小等位基因频率

Minimum allele 
frequency

解释表型变异率（%）

Explain phenotypic 
variation rate 

2 2697620 13.37 C T 0.25 24.05

2 6626963 15.75 G A 0.21 26.12

8 10134084 21.51 G A 0.05 32.54

8 12404655 22.62 T A 0.08 33.73

8 13950754 17.97 G A 0.13 27.01

8 14484624 23.86 A C 0.15 34.92

8 14487919 19.47 T C 0.14 32.35

2.3　KASP 基因分型结果分析

在前人研究中，控制桃铃型 / 蔷薇型花型性

状的位点多定位于 8 号染色体上（www. rosaceae.
org/）。此外，Micheletti 等［4］将与桃铃型 / 蔷薇型花

型性状显著相关的位点定位于 Chr8：13756987 bp。
本研究中，Chr. 8：14484624 bp、Chr. 8：13950754 bp  
和 Chr. 8：14487919 bp 与上述位点位置最接近。故

通过对包含 153 个单株的 5 个 F1 群体进行竞争性

等位基因特异性基因分型，从而对这 3 个与目标性

状显著关联的位点进行进一步验证。通过统计各位

点基因分型结果和各个单株的表型数据，与桃铃型 / 
蔷薇型花型性状显著相关的位点为 8 号染色体上的

Chr. 8：14484624 bp（χ2 值为 115.10，-log10 P 值为

45.45）（表 5）。
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表 5　用于 KASP 基因分型的显著关联 SNPs 及 χ2 检测结果
Table 5　Selected SNPs using for KASP genotyping and the result of χ2 test

位点名称

Loci name

物理位置

（bp）
Position 

铃型等位基因

Alleles of non-showy 
蔷薇型等位基因

Alleles of showy χ2 值

χ2 value

-log10（P）值

-log10（P）
value

正确率（%）

Accuracy
A H B A H B

Chr. 8：13950754 13950754 4 47 15 40 42 1 40.57 10.08 66.67

Chr. 8：14484624 14484624 6 57 4 82 4 0 115.10 45.45 93.46

Chr. 8：14487919 14487919 5 8 51 77 1 6 103.38 37.75 90.85

A：纯合基因型 1；B：纯合基因型 2；H：杂合位点

A：Homozygous genotype 1，B：Homozygous genotype 2，H：Heterozygous loci

2.4　桃铃型 / 蔷薇型花型性状相关候选基因鉴定

在 GWAS 和 KASP 基因分型结果的基础上，将

与性状显著关联的 SNP 位点 Chr. 8：14484624 bp 的物

理位置左右延伸±25 kb［15］定义为定位区间，在这个

区间内包含 6 个注释基因，分别为 Prupe.8G117800、
Prupe.8G117900、Prupe.8G118000、Prupe.8G118100、
Prupe.8G118200 和 Prupe.8G118300［13］。 组 织 特 异

性表达结果显示 Prupe.8G117800、Prupe.8G117900、
Prupe.8G118100、Prupe.8G118200 和 Prupe.8G118300

在不同部位均有表达，仅 Prupe.8G118100 在花中的

表达量显著高于其他组织（图 5）；而 Prupe.8G118000
则在各个组织没有表达。同时基因功能注释表明：

Prupe.8G118100 有植物特定的 B3-DNA 结合结构域。

包含 B3 结构域的蛋白参与很多植物生命过程，例如

ABI3/VP1（Abscisic acid-insensitive3/VIVIPAROUS）相

关基因参与到植物的生长、发育和开花的过程［16-18］。

故 Prupe.8G118100 可能参与调控桃铃型 / 蔷薇型花型

形成。

图 5　候选基因组织特定表达分析
Fig.5　Tissue-specific analysis of candidate genes

3　讨论

在农作物育种中，了解其表型变异的遗传基础

是至关重要的先决条件和主要任务［19］。桃铃型 / 
蔷薇型花型性状由单基因 Sh/sh 控制［2］，且控制

该性状的位点被定位到 8 号染色体上。Micheletti 
等［4］通过对 1580 份桃进行关联分析将与桃铃

型 / 蔷薇型花型性状关联的信号定位于 Chr. 8：
13756987 bp，但是没有进行候选基因预测分析。

Cao 等［5］通过 129 份桃品种的 GWAS，获得了与

桃铃型 / 蔷薇型花型性状的显著关联位点，定位于

Chr.8：13740117 bp。与以上结果一致，通过对 199
份桃品种进行重测序和关联分析，获得 7 个与桃蔷

薇型 / 铃型花型性状密切关联的信号，其中 5 个位
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于 8 号染色体上，2 个位于 2 号染色体上。随后，

通过竞争性等位基因特异性 PCR 基因分型在 5 个

F1 群体中对所得的位点进行验证，结果表明位点

Chr8：14484624 bp 与桃铃型 / 蔷薇型花型性状显著

关联，且该位点准确率最高。根据该位点在桃参考

基因组上的物理位置，该位点前后 25 kb 共有 6 个

基因。在 NCBI 数据库中比对，Prupe.8G117900 包

含亮氨酸重复（LRRs，leucine-rich repeats ）和核苷

酸结合位点（NBS，nucleotide-binding site）结构域。

多数抗病基因编码的蛋白包含核苷酸结合位点和亮

氨酸重复结构域［20］，因此这个基因可能参与桃的抗

病通路。Prupe.8G118000 含有参与细胞内信号传

导 的 Toll 白 介 素（TIR，Toll/interleukin-1 receptor）
同源结构域［21］，多个参与植物抗病的受体中都包

含 Toll 白 介 素 类 结 构 域［22］。Prupe.8G118100 和

Prupe.8G118300 都有植物特定的 B3-DNA 结合结

构域。有 5 个基因家族包含 B3-DNA 结合结构域：

生长素响应因子（ARF，auxin response factor）、脱
落酸不敏感因子（ABI3，abscisic acid-insensitive3）、
高 糖 表 达 诱 导 因 子（HIS，high level expression 
of sugar inducible）、ABI3/VP1 相 关 基 因（RAV，

related to ABI3/VP1）和 生 殖 分 生 组 织（REM，

reproductive meristem）相关的因子［23］。包含 B3
结构域的蛋白参与很多植物生命过程，例如 ABI3/
VP1 相关基因参与到植物的生长、发育和开花的过 
程［16-18］。此外，Prupe.8G118100 包含一个 Kelch 保

守结构域。含 Kelch 重复序列的 F-box 蛋白（KFB，

kelch repeat-containing F-box protein）参与调控生物

钟、光周期开花、植物生长和发育、植物次级代谢以

及植物的防御反应［24］。Jia 等［25］发现鹰嘴豆（Cicer 
arietinum L.）中的一个 F-box 基因 CarF-Box1 参与

种子萌发和花发育过程。Li 等［26］在水稻中发现一

个编码 KFB 的基因参与水稻穗构型的调控。RNA-
seq 结果显示 Prupe.8G118100 在花中特异表达。因

此，我们预测这个基因参与调控桃的花形态建成。

后续会通过过表达转基因技术及 CRISPR/Cas9 敲
除技术对该基因的功能进行异源转化验证，进一步

探索桃铃型 / 蔷薇型花型性状遗传机理。

在进行 GWAS 时，自然群体的选择至关重要，

不恰当的群体结构易产生假阳性关联信号，需要进

行矫正［27］。本研究采用４种模型来探究群体结构

对关联分析的影响。结果显示不考虑主成分分析的

一般线性模型下检测到的标记的 P 值显著偏离期

望的 P 值，表明此模型条件下检测到的显著位点存

在较大的假阳性；不考虑主成分分析的混合线性模

型和考虑主成分分析的混合线性模型下矫正太过，

无法将显著性较高的真实位点检测出来；考虑主成

分分析的一般线性模型检测到的标记的 P 值和期

望的 P 值基本一致，说明考虑主成分分析的一般线

性模型计算得到的与桃铃型 / 蔷薇型花型性状相关

的显著标记更为可靠。因此，选取考虑主成分分析

的一般线性模型来进行关联分析。但是，由于桃铃

型 / 蔷薇型花型性状由单基因 Sh/sh 控制，且前期的

连锁分析表明控制桃铃型 / 蔷薇型花型性状的基因

位于 8 号染色体上，故 2 号染色体上的 2 个显著位

点推定为假阳性位点。这可能与本研究中选择的材

料仍然没有囊括该物种所有的遗传信息，以及该群

体中铃型花数量较少有关。本研究通过对 199 份桃

品种进行重测序和 GWAS，获得了 7 个与桃铃型 /
蔷薇型花型性状关联的位点。此外，在 5 个 F1 群体

中通过竞争性等位基因特异性基因分型对所得的位

点进行验证，结果表明位点 Chr8：14484624 bp 与桃

铃型 / 蔷薇型花型性状显著关联。试验中鉴定到的

桃铃型 / 蔷薇型花型性状关联位点可进一步转化为

分子标记，用于分子标记辅助选择育种，对观赏桃育

种时亲本和后代的选择以及种质资源的管理具有重

要意义。
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