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进行末端片段分离，获得１５个末端片段，用于感病亲本金刚３０和抗病亲本ＣＢＢ２３之间的多态性检测，发现７个末端片段在
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和８１Ｎ与Ｘａ２３的遗传距离均为０．４ｃＭ，但序列比对揭示６９Ｂ与７０Ｎ的物理距离为３５ｋｂ，与８１Ｎ为９５ｋｂ，６９Ｂ距 Ｘａ２３最
7�近。三者与 Ｘａ２３的遗传距离虽然相同，但物理距离存在很大差异。这些末端片段标记加密了 Ｘａ２３基因一侧的遗传图谱，

并使其遗传距离缩短到０．４ｃＭ，加速了 Ｘａ２３的定位进程，为 Ｘａ２３的分离克隆奠定了重要基础。讨论了这种染色体步移方
法的适用条件。
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7�　　水稻白叶枯病是困扰世界水稻生产的主要病害

之一，不仅在整个亚洲，而且在美洲及非洲等地的产

稻国家都有发生 7�［１］ 7�。该病在我国每年都有不同程

度的发生。由于病原菌通过伤口或水孔侵入维管束

产生为害，药剂防治效果不佳，种植抗病品种被认为

是水稻白叶枯病防治中最为经济有效的方法。

7�２０世纪６０年代以来，国际上鉴定出水稻抗白

叶枯病基因约３０个。根据形态标记和分子标记已

把有些抗病基因定位到不同的染色体上，如 Ｘａ１、

Ｘａ２、Ｘａ１２和 Ｘａ１４ 定位在第４染色体上 7�［２-４］ 7�；

Ｘａ３、Ｘａ４、Ｘａ１０、Ｘａ２１、Ｘａ２２（ｔ）、Ｘａ２３和Ｘａ２６（ｔ）

定位在第１１染色体上 7�［３，５-８］ 7�；Ｘａ２５（ｔ）定位在第１２

染色体上 7�［９］ 7�；Ｘａ２７（ｔ）定位在第６染色体上 7�［１０］ 7�；

7�收稿日期：２００５-１２-３０；修改稿收到日期：２００６-０３-０８。
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目（２００２ＡＡ２Ｚ１００１-０５，２００１ＡＡ２１１０６１）。
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7�Ｘａ２９（ｔ）定位在第１染色体上 7�［１１］ 7�。隐性抗病基因

ｘａ５和 ｘａ１３ 分 别定位在第 ５ 和第 ８ 染 色体

上 7�［１２-１４］ 7�。其中 Ｘａ１、ｘａ５、Ｘａ２１、Ｘａ２６和 Ｘａ２７已

被分离克隆 7�［１５-１９］ 7�。

7�在已知的白叶枯病抗性基因中，被育种利用的

并不多。我国籼稻尤其是杂交稻大部分利用的是

Ｘａ４基因，由于长期作为主体抗源，大部分品种出

现感病化。近年各国竞相利用具有广谱抗性的

Ｘａ２１基因，但有些国家已有 Ｘａ２１抗性丧失的报

道。Ｘａ２３基因自１９８７年鉴定出对国内外鉴别菌

系都表现为高抗，且完全显性、全生育期抗病以来，

到目前仍保持稳定抗性，它的优异特性已引起育种

家的重视，目前已被３０多位育种家引用。

7�我们前期将 Ｘａ２３定位在水稻第１１染色体长

臂上，且已获得ＥＳＴ、ＳＳＲ、ＲＡＰＤ及ＲＦＬＰ等分子

标记，将 Ｘａ２３框在遗传图距２．１ｃＭ 之间 7�［２０-２１］ 7�。

为了克隆 Ｘａ２３基因，需要更近、更密集的分子标

记。而 Ｘａ２３基因所在的２．１ｃＭ染色体区段，可利

用的分子标记非常有限，这一区域在国际水稻基因

组计划测序草图中长期是一个Ｇａｐ，限制了我们借

用国际水稻基因组图谱和序列资料寻找更近的连锁

标记。在此情况下，本研究通过利用不同水稻品种

的大片段基因组文库进行染色体步移获得了与

Ｘａ２３更近的连锁标记，为该基因的克隆打好基础。

7�１　材料与方法

7�１．１　文库、筛选文库探针及定位群体

7�所用的大片段基因组文库为水稻明恢６３的

ｐＹＬＴＡＣ２７文库和水稻广陆矮４号的ｐＹＬＰＡＣ３

文库 7�［２２］ 7�，均由华南农业大学刘耀光博士提供。筛选

7�文库的探针为ＥＳＴ标记Ｃ１８９引物扩增ＣＢＢ２３的

回收产物，来自本实验室的前期工作 7�［２１］ 7�。作图群体

7�为 Ｘａ２３基因的近等基因系ＣＢＢ２３与轮回亲本金

刚３０的Ｆ 7�２ 7�分离群体，共有２５６２个单株，其中抗病

植株１９２８株，感病单株６３４株。抗性鉴定表明，植

株抗感分离比严格符合３∶１。根据我们前期对５７１

个感病单株的分析，采用 Ｘａ２３基因两侧发生交换

的感病重组个体９５株，进行ＲＦＬＰ分析。

7�１．２　ＴＡＣ、ＰＡＣ文库的筛选

7�将水稻明恢６３的 ＴＡＣ文库、广陆矮４号的

ＰＡＣ文库的高密度膜放入装有预杂交液的杂交管

中，在杂交炉中（６５℃）进行预杂交。所用探针用

α- 7�３２ 7�Ｐ-ｄＣＴＰ（北京亚辉公司产品）随机标记，经碱变

性后加到杂交液中，６５℃下过夜（１４～１６ｈ），杂交后

回收杂交液于另一杂交管中备用。分别用２×ＳＳＣ／

7�０．１％ＳＤＳ、１×ＳＳＣ／０．１％ＳＤＳ、０．５×ＳＳＣ／０．１％

ＳＤＳ各洗膜２０ｍｉｎ（６５℃），用保鲜膜包好，并压在

分子磷屏中，根据所测杂交信号的强弱确定压膜的

时间。用ＢＩＯ-ＲＡＤＦＸ成像系统扫描，选择信号强

的阳性克隆进行扩大培养，用碱裂解法提取ＴＡＣ、

ＰＡＣ阳性克隆质粒ＤＮＡ，ＨｉｎｄⅢ酶切检测插入片

段大小。

7�１．３　ＴＡＣ、ＰＡＣ插入片段末端的分离

7�用如下两种方法获得阳性克隆的末端片段。

7�１．３．１　酶切法（质粒拯救法）

7�把阳性克隆的质粒ＤＮＡ分别用距离外源插入

片段左右两端较近的、在载体上只有单一酶切位点

的ＢａｍＨⅠ和 ＮｏｔⅠ进行酶切过夜，取少量（量多易

于外源片段自连接）酶切产物在Ｔ４连接酶的作用

下连接，连接产物转化到ＤＨ１０Ｂ感受态细胞中，涂

布在具有卡那霉素（５０μｇ／ｍＬ）的 ＬＢ培养基上，

３７℃下培养，挑取单菌落。扩大培养后用碱裂解法

提取质粒 ＤＮＡ，用 ＨｉｎｄⅢ／ＢａｍＨⅠ、ＨｉｎｄⅢ／

ＮｏｔⅠ双酶切，０．８％凝胶电泳，载体与末端片段分

离，用凝胶回收试剂盒分别回收左右两个末端片段

作为探针待用。

7�１．３．２　Ｔａｉｌ-ＰＣＲ法

7�用酶切方法不能得到末端片段的阳性克隆，用

Ｔａｉｌ-ＰＣＲ法 7�［２３-２４］ 7�扩增并分离阳性克隆的末端片

段，回 收 末 端 片 段 作 为 探 针 待 用。针 对

ｐＹＬＴＡＣ２７载体的Ｒ末端特异引物为 Ｒ１、Ｒ２和

Ｒ３；Ｌ末端特异引物为Ｌ１、Ｌ２和Ｌ３，其序列见文献

7�［２２］。采用的任意简并引物为ＡＤ２：５’-ＡＧＴＧＮＡ

7�ＧＡＡＮＣＡＡＡＧＧ-３’，ＡＤ２ａ：５’-ＮＧＴＣＧＡ（Ｇ／Ｃ）

（Ａ／Ｔ）ＧＡＮＡ（Ａ／Ｔ）ＧＡＡ-３’，ＡＤ２ｂ：５’-ＮＧＴＣＧＡ

（Ｇ／Ｃ）（Ａ／Ｔ）ＧＡＮＡ（Ａ／Ｔ）ＧＴＴ-３’，ＡＤ２ｃ：５’-

ＮＧＴＣＧＡ（Ｇ／Ｃ）（Ａ／Ｔ）ＧＡＮＡ（Ａ／Ｔ）ＧＡＣ-３’，

ＡＤ３：５’-ＣＡＴＣＧＮＣＮＧＡＮＡＣＧＡＡ-３’。

7�１．４　亲本及群体ＤＮＡ膜的制备

7�将金刚３０、ＣＢＢ２３基因组ＤＮＡ用８种限制性

内切酶（ＢａｍＨⅠ、ＢｇｌⅡ、ＤｒａⅠ、ＥｃｏＲ Ⅰ、ＥｃｏＲ

Ⅴ、ＨｉｎｄⅢ、ＰｓｔⅠ、ＳｃａⅠ）酶切１２ｈ，低电压下电

泳。电泳后用碱法（０．４ｍｏｌ／ＬＮａＯＨ）将ＤＮＡ转

移到Ｈｙｂｏｎｄ-Ｎ 7�＋ 7�尼龙膜上，转移结束后用２×ＳＳＣ

漂洗，紫外交联后用保鲜膜包好，４℃下保存备用。

金刚３０与ＣＢＢ２３的Ｆ 7�２ 7�单株ＤＮＡ膜制备同上。

7�１．５　 末端片段标记筛选

7�将酶切法和Ｔａｉｌ-ＰＣＲ法获得的末端片段ＤＮＡ

7�６５３ 7�中国水稻科学（ＣｈｉｎｅｓｅＪＲｉｃｅＳｃｉ）　第２０卷第４期（２００６年７月）
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7�用α- 7�３２ 7�Ｐ-ｄＣＴＰ随机标记作为探针，Ｓｏｕｔｈｅｒｎ杂交

亲本膜（方法与筛选 ＴＡＣ、ＰＡＣ文库高密度膜相

同），亲本间有多态性的末端片段用于检测Ｆ 7�２ 7�代群

体。

7�１．６　末端片段标记与 Ｘａ２３基因的连锁分析

7�将Ｆ 7�２ 7�单株的Ｓｏｕｔｈｅｒｎ带型转换为字母形式。

金刚３０带型赋予“Ａ”，ＣＢＢ２３带型赋予“Ｂ”，杂合

带型赋予“Ｈ”。用Ｍａｐｍａｋｅｒ３．０软件进行基因和

分子标记位点的连锁分析，采用Ｋｏｓａｍｂｉ函数将重

组值转换为遗传图距（Ｃｅｎｔｉｍｏｒｇａｎ，ｃＭ）。

7�２　结果与分析

7�２．１　ＴＡＣ、ＰＡＣ文库的筛选

7�用Ｃ１８９引物扩增 ＣＢＢ２３ＤＮＡ 的回收产物

（０．８ｋｂ）为探针，筛选明恢６３的ＴＡＣ文库，共得到

7�１４个阳性克隆，分别为３０Ｄ６、３５Ｊ１２、４０Ｌ５、４０Ｌ６、

３５Ｎ１２、４０Ｎ２、４２Ｆ１５、４４Ｎ２、５８Ｋ４、７１Ｍ３２、９０Ｌ１８、

４５Ｇ１、３４Ｉ１、４４Ｍ２４。将这 １４个克隆提取质粒

ＤＮＡ，用 ＨｉｎｄⅢ酶切，电泳检测插入片段大小。同

7�样方法筛选广陆矮４号的ＰＡＣ文库得到３个阳性

克隆：６６Ｍ２３、７７Ｏ１１、３７Ｋ２４（图略）。用Ｃ１８９引物

扩增上述１７个阳性克隆（图１），有６个克隆为真正

的阳性克隆，分别为９０Ｌ１８、４５Ｇ１、３４Ｉ１、６６Ｍ２３、

７７Ｏ１１、３７Ｋ２４。

7�２．２　末端片段为探针筛选亲本多态性及Ｆ 7�２ 7�群体

7�根据酶切指纹图谱检测各个克隆的差异及插入

片段的大小，先选择２个克隆（４５Ｇ１和９０Ｌ１８）进行

末端片段ＤＮＡ的分离。用酶切法获得ＴＡＣ克隆

４５Ｇ１的２个末端片段４５Ｂ（ＢａｍＨⅠ酶切）和４５Ｎ

（ＮｏｔⅠ酶切），用 ＮｏｔⅠ酶切９０Ｌ１８克隆得到９０Ｎ，

用ＢａｍＨⅠ酶切得到９０Ｂ（表１）。将这４个末端片

段经同位素标记后进行亲本间多态性筛选，４５Ｂ杂

交亲本膜，４种内切酶（ＢａｍＨⅠ、ＢｇｌⅡ、ＥｃｏＲⅤ、

ＰｓｔⅠ）在双亲之间有多态性，４５Ｎ有５种内切酶在

7�图１　引物Ｃ１８９扩增ＴＡＣ、ＰＡＣ克隆

7�Ｆｉｇ．１ ＰＣＲｔｅｓｔｏｆＴＡＣ／ＰＡＣｃｌｏｎｅｓｕｓｉｎｇｐｒｉｍｅｒｓｏｆＥＳＴ

ｍａｒｋｅｒＣ１８９．

7�双亲之间有多态性，９０Ｎ和９０Ｂ在双亲之间没有多

态性。

7�用４５ＢＳｏｕｔｈｅｒｎ杂交Ｆ 7�２ 7�代９５个感病单株，有

５个植株与ＣＢＢ２３带型相同，说明有５个植株发生

了交换（图２），占总感病植株的０．８６％。用４５Ｎ

Ｓｏｕｔｈｅｒｎ杂交Ｆ 7�２ 7�代单株，有６个感病植株与ＣＢＢ２３

7�带型相同，说明有６个植株发生了交换，占总感病

植株的１．１％（图略）。在这６个植株中有５个与

４５Ｂ的交换植株相同。理论上交换个体越少遗传距

离越近，说明４５Ｂ标记距 Ｘａ２３基因的距离较近。

7�２．３　再次染色体步移，实现多个末端标记加密遗传

图谱

7�为了找到更多、跨越更远的 ＴＡＣ或ＰＡＣ克

隆，选择前述６个克隆９０Ｌ１８、４５Ｇ１、３４Ｉ１、６６Ｍ２３、

７７Ｏ１１、３７Ｋ２４，取相同浓度的ＤＮＡ，分别用 Ｈｉｎｄ

Ⅲ酶切，电泳后去除载体带，余下部分混在一起回收

做探针，再次筛选前述ＴＡＣ、ＰＡＣ文库，经过验证，

获得ＴＡＣ克隆３个：８１Ｂ２２、８４Ｊ７、７０Ｍ１２；ＰＡＣ克

隆２个：６６Ｂ１４、６９Ｂ１５。用酶切法分别获得８１Ｂ２２、

８４Ｊ７的两侧末端片段：８１Ｂ、８１Ｎ 和８４Ｂ、８４Ｎ；用

ＢａｍＨⅠ酶切６６Ｂ１４克隆得到２个末端片段分别为

６６Ｂ１（２ｋｂ）、６６Ｂ２（５ｋｂ），用 ＮｏｔⅠ酶切得到１个

末端片段６６Ｎ（３ｋｂ）；用 ＢａｍＨⅠ酶切６９Ｂ１５得到

１个末端片段为６９Ｂ，用 ＮｏｔⅠ酶切得到２个末端

片段分别为６９Ｎ１（１ｋｂ）和６９Ｎ２（５ｋｂ）。７０Ｍ１２用

7�酶切方法没能得到末端片段，所以用Ｔａｉｌ-ＰＣＲ方法

7�扩增７０Ｍ１２，用特异引物与任意简并引物组合，得

到７５０ ｂｐ的扩增产物，经验证该片段位于７０Ｍ１２

的Ｒ末端，命名为７０Ｎ（表１）。

7�图２　末端片段标记４５Ｂ在Ｆ 7�２ 7�群体中与 Ｘａ２３基因的连锁分析

7�Ｆｉｇ．２ Ｃｏ-ｓｅｇｒｅｇａｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎｅｎｄ-ｆｒａｇｍｅｎｔ４５ＢａｎｄＸａ２３ｉｎ

Ｆ 7�２ 7�ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ．

7�１－金刚３０；２－ＣＢＢ２３；３～１７－感病的Ｆ 7�２ 7�群体；１８－λ-Ｈｉｎｄ

Ⅲ；４，６，７，１４，１７－重组个体。

7�Ｌａｎｅ１，Ｊｉｎｇａｎｇ３０；Ｌａｎｅ２，ＣＢＢ２３；Ｌａｎｅｓ３ｔｏ１７，Ｓｕｓｃｅｐｔｉ-

ｂｌｅＦ 7�２ 7�ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ；Ｌａｎｅ１８，λ-Ｈｉｎｄ Ⅲ；Ｌａｎｅｓ４，６，７，１４， 7�１７，

7�Ｒｅｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｐｌａｎｔｓ．

7�７５３ 7�王春连等：利用基因组文库加速 Ｘａ２３基因定位的染色体步移
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7�表１　１５个末端片段列表

7�Ｔａｂｌｅ１．Ｅｎｄ-ｆｒａｇｍｅｎｔｓｏｆｐｏｓｉｔｉｖｅｃｌｏｎｅｓｆｒｏｍＴＡＣ，ＰＡＣｌｉｂｒａｒｉｅｓ．

7�末端编号

7�Ｃｏｄｅ

7�来自克隆　

7�Ｃｌｏｎｅ　

7�获得方法

7�Ｍｅｔｈｏｄ

7�双亲多态性

7�Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｂｅｔｗｅｅｎｐａｒｅｎｔｓ

7�４５Ｂ 7�４５Ｇ１（ＴＡＣ） 7�ＢａｍＨⅠ酶切克隆ＴｈｅｃｌｏｎｅｄｉｇｅｓｔｅｄｂｙＢａｍＨⅠ 7�＋

7�４５Ｎ 7�４５Ｇ１（ＴＡＣ） 7�ＮｏｔⅠ酶切克隆ＴｈｅｃｌｏｎｅｄｉｇｅｓｔｅｄｂｙＮｏｔⅠ 7�＋

7�９０Ｂ 7�９０Ｌ１８（ＴＡＣ） 7�ＢａｍＨⅠ酶切克隆ＴｈｅｃｌｏｎｅｄｉｇｅｓｔｅｄｂｙＢａｍＨⅠ 7�－

7�９０Ｎ 7�９０Ｌ１８（ＴＡＣ） 7�ＮｏｔⅠ酶切克隆ＴｈｅｃｌｏｎｅｄｉｇｅｓｔｅｄｂｙＮｏｔⅠ 7�－

7�８１Ｂ 7�８１Ｂ２２（ＴＡＣ） 7�ＢａｍＨⅠ酶切克隆ＴｈｅｃｌｏｎｅｄｉｇｅｓｔｅｄｂｙＢａｍＨⅠ 7�－

7�８１Ｎ 7�８１Ｂ２２（ＴＡＣ） 7�ＮｏｔⅠ酶切克隆ＴｈｅｃｌｏｎｅｄｉｇｅｓｔｅｄｂｙＮｏｔⅠ 7�＋

7�８４Ｂ 7�８４Ｊ７（ＴＡＣ） 7�ＢａｍＨⅠ酶切克隆ＴｈｅｃｌｏｎｅｄｉｇｅｓｔｅｄｂｙＢａｍＨⅠ 7�＋

7�８４Ｎ 7�８４Ｊ７（ＴＡＣ） 7�ＮｏｔⅠ酶切克隆ＴｈｅｃｌｏｎｅｄｉｇｅｓｔｅｄｂｙＮｏｔⅠ 7�＋

7�６６Ｎ 7�６６Ｂ１４（ＰＡＣ） 7�ＮｏｔⅠ酶切克隆ＴｈｅｃｌｏｎｅｄｉｇｅｓｔｅｄｂｙＮｏｔⅠ 7�－

7�６６Ｂ１ �"7�６６Ｂ１４（ＰＡＣ） 7�ＢａｍＨⅠ酶切克隆ＴｈｅｃｌｏｎｅｄｉｇｅｓｔｅｄｂｙＢａｍＨⅠ 7�－

7�６６Ｂ２ �"7�６６Ｂ１４（ＰＡＣ） 7�ＢａｍＨⅠ酶切克隆ＴｈｅｃｌｏｎｅｄｉｇｅｓｔｅｄｂｙＢａｍＨⅠ 7�－

7�６９Ｂ 7�６９Ｂ１５（ＰＡＣ） 7�ＢａｍＨⅠ酶切克隆ＴｈｅｃｌｏｎｅｄｉｇｅｓｔｅｄｂｙＢａｍＨⅠ 7�＋

7�６９Ｎ１ �.7�６９Ｂ１５（ＰＡＣ） 7�ＮｏｔⅠ酶切克隆ＴｈｅｃｌｏｎｅｄｉｇｅｓｔｅｄｂｙＮｏｔⅠ 7�－

7�６９Ｎ２ �.7�６９Ｂ１５（ＰＡＣ） 7�ＮｏｔⅠ酶切克隆ＴｈｅｃｌｏｎｅｄｉｇｅｓｔｅｄｂｙＮｏｔⅠ 7�－

7�７０Ｎ 7�７０Ｍ１２（ＴＡＣ） 7�Ｔａｉｌ-ＰＣＲ方法Ｔａｉｌ-ＰＣＲａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｃｌｏｎｅ 7�＋

7�　　将上述未进行多态性筛选的末端片段全部进行

亲本多态性筛选，其中８１Ｎ末端片段标记杂交亲本

膜，全部８种限制性内切酶均在双亲之间表现出多

态性。另外７０Ｎ、８４Ｂ、８４Ｎ、６９Ｂ在双亲间有多态

性，其余无多态性（表１）。用这５个有多态性的末

端片段标记筛查Ｆ 7�２ 7�的９５个感病植株。８４Ｂ杂交９５

个感病植株共有３个感病植株与ＣＢＢ２３带型相同，

７个感病植株均有双亲带型即杂合型，交换个体占

总感病植株的１．７５％。而用８４Ｎ杂交９５个感病植

7�株有６个感病植株均有双亲带型，为杂合带型，交

换个体占总感病植株的１．１％。８４Ｊ７克隆的两个末

端片段发生的交换个体数多于４５Ｂ，说明该克隆向

远离 Ｘａ２３方向步移。

7�而７０Ｎ、８１Ｎ和６９Ｂ分别杂交Ｆ 7�２ 7�代的９５个感

病植株，其中４个感病单株都有双亲带型，即杂合

型，说明４个感病单株在这３个末端片段标记与

Ｘａ２３之间都发生了交换，交换个体占总感病植株

的０．７％，而且发生交换的个体相同（图３只示出

８１Ｎ末端片段标记的杂交带型）。结果表明，这３个

7�末端片段标记与Ｘａ２３之间发生交换的单株数比以

前定位的所有标记发生的交换单株数都少，因此标

记在向 Ｘａ２３方向步移。

7�用 Ｍａｐｍａｋｅｒ３．０软件进行连锁分析表明，

７０Ｎ、８１Ｎ和６９Ｂ末端片段标记距 Ｘａ２３基因最近，

遗传距离为０．４ｃＭ，在Ｃ１８９标记基础上步移了

０．４ｃＭ。在前期定位中，Ｘａ２３基因与着丝粒之间

的标记较少，只有１个 ＥＳＴ 标记 Ｃ１８９和１个

ＲＡＰＤ标记ＲｐｄＨ５，而这７个末端标记加密了这一

侧遗传图谱（图４）

7�２．４　遗传距离转化为物理距离

7�在我们完成上述末端片段标记定位的时候，国

际水稻基因组计划也基本完成Ｃ１８９与ＲＭ２０６标

记之间的日本晴ＤＮＡ测序，因此将与 Ｘａ２３基因遗

7�传距离较近的末端片段７０Ｎ、８１Ｎ和６９Ｂ进行测

序，登陆ＧｅｎＢａｎｋ，ＢＬＡＳＴＮ（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．

ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／ｂｌａｓｔ／ｉｎｄｅｘ．ｈｔｍｌ）比对它们在染色

体上的位置。８１Ｎ 的部分序列与日本晴的一个

ＢＡＣ克隆的一段序列同源，７０Ｎ也在这个克隆上，

两者的物理距离相差６０ｋｂ。而６９Ｂ在日本晴的

7�图３　末端片段标记８１Ｎ在Ｆ 7�２ 7�代群体中与 Ｘａ２３基因的连锁分

析

7�Ｆｉｇ．３ Ｃｏ-ｓｅｇｒｅｇａｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎｅｎｄ-ｆｒａｇｍｅｎｔ８１ＮａｎｄＸａ２３ｉｎ

Ｆ 7�２ 7�ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ．

7�１－金刚３０；２－ＣＢＢ２３；３～１８－感病的Ｆ 7�２ 7�群体；７、８、１３、１６－

7�重组个体。
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