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野生玫瑰与重瓣白玫瑰杂交一代耐盐性评价及
耐盐 SNP筛选

徐    勇，毛一茹，马远潇，叶银秋，陈锈熔，王建文，冯立国

（扬州大学 园艺园林学院，江苏 扬州 225009）

摘要：【目的】培育强耐盐的玫瑰 Rosa rugosa 新种质，可为玫瑰育种提供亲本选配策略，以提升耐盐育种效率。【方

法】首先通过野生玫瑰与重瓣白玫瑰 R. rugosa‘Alba Plena’获得杂交一代 (F1) 幼苗，然后通过盐胁迫处理评价幼苗耐

盐性，最后使用重测序和高分辨率熔解 (high-resolution melting，HRM) 基因分型技术，进行玫瑰耐盐性单核苷酸多态性

(single nucleotide polymorphisms, SNP) 筛选与验证。【结果】83 株 F1 幼苗中，中度以上耐盐占比超过了 50%，其中

12 株属于强耐盐性植株。对所有杂交后代进行重测序及 SNP 分析，共检测出 11 412 504 个 SNP 位点，其中胞嘧啶

(C)＞胸腺嘧啶 (T) 和鸟嘌呤 (G)＞腺嘌呤 (A) 的变异类型最多。SNP 布区域最多的为基因间区，占比约 34.46%。此外，

共筛选出 5 个分型良好的 SNP 位点及引物，其中 SNP63 位点的Ⅰ型可以较好地筛选掉敏盐的单株，可用于玫瑰耐盐性

分子标记辅助选择。【结论】获得耐盐性强于亲本的玫瑰 F112 株，并筛选出了 1 个与玫瑰耐盐性显著相关的 SNP 标记

(SNP63)。图 5 表 5 参 25
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Evaluation of salt tolerance and screening of salt-tolerant SNP markers in
F1 generation derived from wild Rosa rugosa × R. rugosa ‘Alba Plena’

XU Yong，MAO Yiru，MA Yuanxiao，YE Yinqiu，CHEN Xiurong，WANG Jianwen，FENG Liguo

（College of Horticulture and Landscape Architecture, Yangzhou University, Yangzhou 225009, Jiangsu, China）

Abstract: [Objective] This  study  aims  to  provide  a  parental  selection  strategy  for  salt-tolerant  breeding  of
Rosa  rugosa,  with  the  goal  of  enhancing  breeding  efficiency. [Method] F1 generation  seedlings  were  first
obtained by crossing wild R. rugosa with R. rugosa ‘Alba Plena’. The salt tolerance of these seedlings was then
evaluated  under  salt  stress  conditions.  Resequencing  and  high-resolution  melting  (HRM)  genotyping  were
employed  to  screen  and  validate  single  nucleotide  polymorphisms  (SNP)  associated  with  salt  tolerance.
[Result] Among  the  83  F1 seedlings,  more  than  50% exhibited  moderate  or  higher  salt  tolerance,  with  12
individuals  showing  strong  salt  tolerance.  Resequencing  and  SNP  analysis  of  all  hybrid  progenies  detected  a
total of 11 412 504 SNP loci, among which cytosine (C)＞thymine (T) and guanine (G)＞adenine (A) were the
most frequent mutation types. The largest proportion of SNP (approximately 34.46%) were located in intergenic
regions. Furthermore, 5 well-genotyped SNP loci and their corresponding primers were screened. Among them,
type Ⅰ of SNP63 could effectively eliminate salt-sensitive individuals, demonstrating its potential for marker- 
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assisted selection in breeding for salt  tolerance in R. rugosa. [Conclusion] The 12 salt-tolerant R. rugosa F1

generation  exhibiting  stronger  salt  tolerance  than  their  parent  lines  were  obtained,  and  a  significantly  salt

tolerance-associated  SNP  marker  (SNP63)  was  preliminarily  identified,  which  will  significantly  enhance

breeding efficiency. [Ch, 5 fig. 5 tab. 25 ref.]
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土壤盐碱化已成为全球性生态问题，目前全球盐碱地总面积约 9.56 亿 hm2，其中中国占 10.4%[1]。

玫瑰 Rosa rugosa 兼具观赏及经济价值，在“上山下滩”的非粮化战略背景下，培育耐盐玫瑰新品种具

有重要意义。目前，栽培玫瑰品种仅约 60 个，以山东平阴为代表的地区培育了紫枝玫瑰 R. rugosa
‘Zizhi’、重瓣玫瑰 R. rugosa ‘Plena’，以及花白色且精油含量较高的重瓣白玫瑰 R. rugosa ‘Alba
Plena’等 24 个品种[2−4]，但仍缺乏出油率高、抗性强和花期长的优良种质。野生玫瑰具有较强的耐盐特

性，其耐盐性显著优于重瓣白玫瑰等栽培品种 [5−7]。野生玫瑰具有丰富的遗传资源，如优异的抗逆基

因，因此可以通过杂交获得优良的栽培品种[8]。然而，玫瑰作为木本植物，童期较长，实生苗开花约需

3 a，导致传统育种周期长、效率低，严重制约了育种进展，亟需引入高效育种手段。

目前，分子标记辅助选择是提高育种效率的有效手段[9]。其中，单核苷酸多态性 (single nucleotide
polymorphisms, SNP) 标记因具高通量、高稳定性等优点，在植物遗传育种中广泛应用。例如，乔东亚

等[10] 基于简化基因组测序结果，在紫薇 Lagerstroemia indica 中开发出 21 个 SNP 标记，成功对 85 份种

质进行群体划分。本研究以耐盐性强的野生玫瑰与耐盐性较弱的重瓣白玫瑰为亲本构建杂交群体，通过

对杂交一代 (F1) 进行耐盐性评价和筛选，结合重测序与高分辨率熔解 (high-resolution melting，HRM) 基
因分型技术开发耐盐相关的 SNP 标记，以期为玫瑰耐盐育种提供亲本选配策略与分子标记资源，助力

玫瑰耐盐育种效率的提升。 

1    材料与方法
 

1.1    杂交试验

杂交试验于 2023 年 4—5 月在山东省平阴玫瑰研究所玫瑰种质资源圃 (36.29°N，116.46°E) 内进行。

母本为野生玫瑰，父本为重瓣白玫瑰，所选植株生长强壮、无病虫害。杂交操作参考欧哲等[11] 的方法。

2023 年 10 月上旬采收成熟杂交果实，置于阴凉通风处自然干燥 1~2 周，剥出种子并于 4 ℃ 冰箱中沙

藏。2024 年 1 月，将露白种子播种于穴盘，至 3 月幼苗长出 3~4 片复叶时移除穴盘盖。生长期间每 3~5
d 浇 1 次水，每 2 周浇 1 次营养液。待幼苗长至 10 cm 时移栽至口径 15.5 cm、高 14.0 cm 的花盆中培

养，定期清除杂草，保障植株正常生长。 

1.2    F1 幼苗盐胁迫处理及盐害指数统计

植物在盐胁迫下的表型会随时间而发生改变，其变化程度可反映植物耐盐性强弱。因此，盐害指数

(h) 可以作为评价耐盐性的可靠指标。2024 年 9 月，对所有野生玫瑰与重瓣白玫瑰 F1 幼苗 1 次性浇灌

300 mL 的 NaCl 溶液 (2 g·L−1)，并分别于第 3、18、21 天补浇 100 mL 相同质量浓度的 NaCl 溶液。处理

25 d 后，观测并记录所有植物叶片的盐害程度。参考王涛等 [12] 的方法，按盐害表型将 F1 幼苗分为

5 级：0 级，叶片绿色，正常无黄化；1 级，叶片焦黄面积约 25%；2 级，叶片焦黄面积约 50%；3 级，

叶片焦黄面积约 75%；4 级，叶片焦枯严重，焦黄面积达 90% 以上甚至死亡。盐害指数计算公式为：盐

害指数=Σ(盐害等级×该等级叶片数)/(总叶片数×最高盐害等级)。盐害指数越低，耐盐性越好。

根据盐害指数 (h) 将幼苗耐盐性划分为 5 级：强耐盐 h 为 0~0.069 9；中度耐盐 h 为 0.070 0~0.159 9；
轻度耐盐 h 为 0.160 0~0.249 9；敏盐 h 为 0.250 0~0.499 9；极度敏盐 h 为 0.500 0~1.000 0。 

1.3    基因组重测序

提取母本野生玫瑰、父本重瓣白玫瑰及其 F1 群体各单株的基因组 DNA。建库质检合格后，采用

Illumina HiSeq 4000 平台进行测序。使用 BWA-MEM v0.7.17，采用默认参数，将测得的高质量数据与野

生玫瑰参考基因 [13] 比对，获得基因组比对文件。通过 Picard v2.27.2 (https://github.com/broadinstitute/
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picard) 的 Mark Duplicate 工具去除重复，再使用 GATK v4.5.0.0 (https://gatk.broadinstitute.org/hc/en-us) 中
的 HaplotypeCaller 进行变异检测 [14]，以单个样本为单位，采用默认参数运行，并生成基因组 VCF
(variant call format) 文件。最后，采用北京百迈客生物科技有限公司自主研发的 HighMap 软件，对变异

检测结果进行过滤与基因分型质量评估[15]。本研究相关结果数据已保存于生命大数据平台的序列归档系

统 (CNSA)，项目编号为 CNP0007945。 

1.4    SNP标记筛选与验证

首先，使用 GATK-4.5.0.进行 SNP 检测，经过滤后得到最终的 SNP 位点集，再通过 GATK 的 hard
filter 工具进一步筛选，保留覆盖至少 70% 样本的 SNP 位点，其中参数设置具体为：MQ＜40.0、
QUAL＜ 50.0、DP＜ 5.0、DQ＜ 2.0、 FS＞ 60.0、MQRankSum＜ −12.5、ReadPosRankSum＜ −8.0。利用

SnpEff v5.0 (http://snpeff.sourceforge.net/SnpEff_manual.html) 对 SNP 进行注释及功能预测 (默认参数)，分

析采用该软件的默认参数。结合野生玫瑰基因组的基因位置信息，明确变异所在基因组区域及其效应

(同义、非同义突变等)。
其次，基于拟南芥 Arabidopsis  thaliana 中已报道的 54 个耐盐性相关基因 (包括 HKT1、ANKT1、

SOS2、NHX1 等)[16−17]，通过序列比对筛选玫瑰的高度同源基因。结合重测序数据，在上述基因的编码

区、启动子区域及其他潜在调控区域 (如内含子、非翻译区等) 内识别 SNP 位点。为获得可用于耐盐表

型鉴定的分子标记，优先选择在耐盐与敏盐单株间基因型差异显著、分型清晰的 SNP 位点，并要求侧

翼 200 bp 内无其他密集突变，以确保分型特异性和准确性。将筛选出的 SNP 位点列为耐盐关联位点，

用于后续验证。使用 Primer3Plus 设计候选 SNP 位点的特异性引物，由生工生物工程 (上海) 股份有限公

司完成。以父母本 DNA 为模板，采用诺唯赞公司生产的 2 × KeyPo Master Mix(Dye Plus) 进行 PCR 扩

增，反应体系按照说明书配制。扩增产物使用 20 g·L−1 的琼脂糖凝胶电泳检测。

对 PCR 扩增特异性良好的引物，随机选取强耐盐和敏盐各 4 个单株，进行 HRM 基因分型分析。然

后，选择分型效果较好的 SNP 位点，并采用对应引物对 F1 群体所有单株进行 HRM 基因分型分析。 

1.5    数据处理

使用 Excel 整理数据，采用 SPSS 27 进行统计分析。F1 盐害指数的差异显著性采用独立样本 t 检
验，显著性水平为 0.05。使用 Levene 检验验证方差齐性，使用 Origin 2022 进行绘图。 

2    结果与分析
 

2.1    F1 盐害分析及耐盐等级划分

共获得野生玫瑰与重瓣白玫瑰 F1 幼苗 83 株。如图 1 所示：耐盐等级越强的植株盐害症状越轻、长

势越好。经盐胁迫处理后，除 4 株死亡外，其余植株的平均盐害指数为 0.207 2 ± 0.203 3。其中，仅 5 株

幼苗的盐害指数低于 0.040 0，最低为 0.032 3；3 株幼苗的盐害指数超过 0.400 0，最高达 0.500 0。F1 幼

苗个体间盐害指数存在极显著差异 (P＜0.001)，F1 幼苗盐害指数的变异系数为 98.11%，表明群体具有较

高的遗传多样性。83 株 F1 幼苗的盐害指数共分为 5 个耐盐等级 (表 1)。其中，强耐盐的幼苗共有 12 株

(占比 14.5%)，中度耐盐的幼苗最多，共 30 株 (占比 36.1%)；轻度耐盐的幼苗有 20 株 (占比 24.1%)。由

此可见，中度及以上耐盐植株占总体的 50% 以上。 

2.2    重测序数据及其与参考基因组比对分析

对亲本及 83 株 F1 幼苗叶片的重测序结果 (表 2) 显示：所有样本均获得高质量序列，Q30 碱基 (即测

序错误率≤0.1% 的碱基) 均不低于 97.95%。母本 (野生玫瑰) 和父本 (重瓣白玫瑰) 的测序深度分别达

36.74×和 36.63×，与参考基因组的比对率均高于 98.50%；F1 群体平均每株获得 5.57 Gb 有效数据 (clean
data)，平均测序深度为 12.16×，平均比对率为 99.02%。亲本及子代材料中 4×和 10×碱基覆盖率均处于

较高水平，这表明测序质量可靠、覆盖均匀，可用于后续变异检测与遗传分析。 

2.3    SNP在染色体上的分布统计

SNP 在染色体上的分布统计结果 (表 3) 表明：共检测出 11 412 504 个 SNP 位点，其在 7 条染色体上

分布较为均匀，在各染色体上的分布比例为 11.06%~19.00%。其中， SNP 数量在 Chr 7 上最少

(11.06%)，在 Chr 5 上最多 (19.00%)。
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进一步分析 SNP 在染色体上的分布密度可知：

Chr 1 的 SNP 分布密度总体较高，但在该染色 42~58
Mb 区段 (除 47  Mb 处外 ) 均低于 30 000  个 ·Mb−1。

Chr 2 大部分区域 SNP 分布密度较小，低于 27 000
个·Mb−1。Chr 3 大部分区域 SNP 分布密度较高，大

于 27 000 个·Mb−1；Chr 4 和 Chr 6 末端区域的 SNP
数量较少，分布密度低于 24 000 个·Mb−1。Chr 5 的

SNP 分布密度较为均匀，平均约 21 000 个·Mb−1；

Chr 7 的 SNP 分布密度整体较低，绝大多数区域低

于 27 000 个·Mb−1(图 2)。 

2.4    SNP注释结果分析

由图 3A 可见：SNP 变异类型最多的是胞嘧啶 (C)＞胸腺嘧啶 (T) 和鸟嘌呤 (G)＞腺嘌呤 (A)(转换

型)，均超过 200 万个；其次为 A＞G 和 T＞C 类型，数量超过了 150 万个。而 C＞G 和 G＞C 类型 (均为

颠换型) 的 SNP 数量最少，不足 40 万个。SNP 总数转换型为 205 895 725 个，颠换型为 115 865 531 个，

转换与颠换的比率为 1.78。就分布位置而言，基因间区 SNP 数量最多，占总数的 34.46%，其次是基因

的上游 (24.94%) 和基因的下游 (23.61%) 区域；剪切位点区 SNP 数量最少，仅占 0.25%(图 3B)。 

 

强耐盐

中度耐盐

轻度耐盐

敏盐

右边白色方框内为叶片局部放大图，箭头所指为叶片盐害特征较明显的部位。同种程度耐盐性选择4盆代表
性植株进行盐害分析。

0 5 10 cm

图 1    不同耐盐等级植株的生长状态及叶片盐害情况
Figure 1    Phenotypic performance and leaf salt injury symptoms of plants with different salinity tolerance levels

 

表 1    83株 F1 幼苗耐盐等级划分
Table 1    Classification of salt tolerance grades of 83 F1 generations

盐害指数 耐盐等级
对应单株

数量/株
占总F1幼苗

比例/%

0~0.069 9 强耐盐 12 14.5

0.070 0~0.159 9 中度耐盐 30 36.1

0.160 0~0.249 9 轻度耐盐 20 24.1

0.250 0~0.499 9 敏盐 17 20.5

0.500 0~1.000 0 死亡 4 4.8

 

表 2    样品重测序及其与参考基因组比对数据统计
Table 2    Statistics of sample resequencing data and its comparison with the reference genome

组别

重测序 与基因组比对

读段(reads)
数量

碱基数

量/Gb
Q20/% Q30/% GC/%

读段(reads)
数量

碱基数

量/Gb
比对率/%

平均测序

深度

4×碱基

覆盖率/%
10×碱基

覆盖率/%

野生玫瑰 ♀ 56 372 513 16.87 99.66 98.26 38.43 112 745 026 11.27 98.68 36.74× 93.88 88.85

重瓣白玫瑰 ♂ 55 952 390 16.74 99.60 97.95 38.46 111 904 780 11.19 99.16 36.63× 94.75 89.46

F1个体平均 18 627 223 5.57 99.66 98.26 38.83 37 254 447 3.73 99.02 12.16× 83.10 53.00

　　说明：Q20表示碱基的测序错误率≤1%；Q30表示碱基的测序错误率≤0.1%。
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2.5    SNP位点筛选

针对初步筛选的 65 个 SNP 位点设计特异性引物

(https://zlxb.zafu.edu.cn/fileZJNLDXXB/journal/article/
file/8cecd486-d712-4e8b-9ac4-6ea810861562.pdf)， 并

通过 PCR 扩增检验其扩增效果与特异性 (图 4)。结

果显示 (表 4)：SNP01、SNP02 等 33 个位点扩增条

带大小正确；SNP10、SNP14 等 11 个位点出现引物

二聚体；SNP11、SNP12 等 19 个位点出现非特异性

条带；SNP15 及 SNP52 位点未扩增出任何条带。将

33 个条带大小符合预期的 PCR 产物送交生工生物

工程 (上海) 股份有限公司进行 Sanger 测序验证。结

果证实这些条带与预期大小一致，因此后续研究仅

保留这 33 个 SNP 位点及对应引物。 

2.6    SNP位点与耐盐性状关联分析

从 PCR 扩增特异性良好的引物中，随机选取 4 株强耐盐和 4 株敏盐单株进行 HRM 基因分型分析。

选择分型清晰、稳定的 SNP 位点，将其基因型与植株盐害指数进行比对分析，从而筛选能够有效区分

 

表 3    单核苷酸多态性 (SNP)染色体分布统计
Table 3    Single  nucleotide  polymorphisms  (SNP)  chromosome

distribution statistics

染色体 SNP数量/个 百分比/%

Chr 1 1 647 427 14.44

Chr 2 1 641 102 14.38

Chr 3 1 268 168 11.11

Chr 4 1 687 647 14.79

Chr 5 2 168 035 19.00

Chr 6 1 738 000 15.23

Chr 7 1 262 125 11.06

合计 11 412 504 100.00
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图 3    单核苷酸多态性 (SNP) 变异类型 (A) 及分布区域 (B) 数量统计
Figure 3    Statistics of the number of single nucleotide polymorphisms (SNP) for different mutation types (A) and locations (B)
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Figure 2    Density distribution of single nucleotide polymorphisms (SNP) on chromosomes
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耐盐与敏盐植株的 SNP 位点。最终筛选 5 个候选耐盐相关标记的位点，分别为 SNP54、SNP61、
SNP63、SNP64、SNP65。其中，SNP54 位于 Chr 6 的 AKT1 基因外显子区 (53 946 206 bp)；SNP61 为双

碱基突变，均位于 Chr 1 的 BZIP24 基因外显子区 (分别为 5 370 601 和 5 370 616 bp)；SNP63 也为双碱基

突变，均位于 Chr 1 的 SOS3 基因内含子区 (分别为 55 569 563 和 55 569 553 bp)；SNP64 位于 Chr 5 的

ABC1K10A 基因外显子区 (3 642 238 bp)；SNP65 为双碱基突变，横跨 SOS3 基因的外显子 (55 570 406
bp) 和内含子区 (55 570 455 bp)。采用各 SNP 位点特异性引物，对 F1 群体进行 HRM 分型，5 对引物均表

 

M 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 121311 1415

M 16171819202122232425 272826 2930

M 31323334 M61 62 63 64 65353637383940 424341 4445

M 46474849505152535455 575856 5960

A B C

500 bp

200 bp
100 bp

A. 1~15表示SNP01~SNP30引物的扩增结果；B. 31~60表示SNP31~SNP60引物的扩增结果；C. 61~65表示SNP61~SNP65

引物的扩增结果；M. 表示分子量参照标准Marker。

图 4    65 个单核苷酸多态性 (SNP) 位点引物 PCR 扩增特异性电泳检测结果
Figure 4    Electrophoresis analysis of PCR amplification specificity for primers of 65 single nucleotide polymorphisms (SNP) loci

 

表 4    各单核苷酸多态性 (SNP)位点突变类型及引物 PCR扩增情况
Table 4    Single nucleotide polymorphisms (SNP) mutation types and primer PCR amplification

位点

名称

SNP突
变类型

PCR扩

增结果

位点

名称

SNP突
变类型

PCR扩

增结果

位点

名称

SNP突
变类型

PCR扩

增结果

SNP01 T＞C 正确 SNP23 T＞A 多条带 SNP45 T＞C 正确

SNP02 A＞G 正确 SNP24 G＞T 正确 SNP46 A＞G 多条带

SNP03 G＞T 正确 SNP25 C＞T 正确 SNP47 T＞C 多条带

SNP04 A＞G 正确 SNP26 C＞T 多条带 SNP48 A＞T 多条带

SNP05 T＞G 正确 SNP27 G＞A 正确 SNP49 A＞T 引物二聚体

SNP06 C＞A 正确 SNP28 G＞T 正确 SNP50 C＞T 多条带

SNP07 C＞T 正确 SNP29 C＞G 正确 SNP51 A＞C 引物二聚体

SNP08 T＞G 正确 SNP30 C＞T 多条带 SNP52 T＞A 无条带

SNP09 G＞C 正确 SNP31 G＞A 引物二聚体 SNP53 T＞A 多条带

SNP10 C＞T 引物二聚体 SNP32 A＞T 正确 SNP54 T＞A 正确

SNP11 A＞G 多条带 SNP33 C＞T 正确 SNP55 G＞A 多条带

SNP12 A＞T 多条带 SNP34 A＞G 引物二聚体 SNP56 A＞C 多条带

SNP13 T＞C 正确 SNP35 A＞C 多条带 SNP57 T＞C 引物二聚体

SNP14 G＞A 引物二聚体 SNP36 G＞C 正确 SNP58 C＞T 多条带

SNP15 G＞C 无条带 SNP37 T＞A 多条带 SNP59 C＞T 正确

SNP16 C＞G 正确 SNP38 G＞A 正确 SNP60 C＞T 引物二聚体

SNP17 G＞C 引物二聚体 SNP39 C＞T 正确 SNP61 C＞T、G＞C 正确

SNP18 T＞C 多条带 SNP40 T＞A 正确 SNP62 T＞C、A＞T 多条带

SNP19 C＞G 多条带 SNP41 G＞C 正确 SNP63 A＞G、A＞C 正确

SNP20 G＞A 正确 SNP42 A＞G 多条带 SNP64 C＞G 正确

SNP21 C＞A 正确 SNP43 G＞A 引物二聚体 SNP65 A＞C、T＞A 正确

SNP22 T＞C 引物二聚体 SNP44 T＞C 正确
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现出良好的多态性。其中， SNP54 与 SNP64 分别分出 3 种基因型， SNP63 分出 4 种， SNP61 和

SNP65 各分出 5 种基因型 (图 5)。
对比强耐盐与敏盐植株在各 SNP 位点的 HRM 分型结果 (表 5) 发现：SNP54、SNP61、SNP64 和

SNP65 对耐盐性状的区分效果较差，但 SNP63 的分型效果较好，其Ⅰ型在强耐盐植株中占 63.6%，在敏

盐植株中仅占 18.7%。因此，SNP63 的Ⅰ型可用于淘汰大部分敏盐单株。 

3    讨论

本研究表明：F1 植株的盐害指数差异极显著，变异系数高达 98.11%，表明耐盐性在杂交后代中具

有丰富的遗传多样性。耐盐等级划分结果显示：50% 以上植株具有中度以上的耐盐性 (强耐盐植株占

14.5%，中度耐盐植株占 36.1%)，表明野生玫瑰具有较好的耐盐遗传潜力 [18]。在经过盐胁迫处理后，

F1 群体中 12 个强耐盐株系的耐盐性可能优于已报道的野生玫瑰[7]，后续需要进一步培育这些优良单株

的无性系，并与亲本开展同期的对照试验，以便更直接衡量其是否超越亲本的耐盐性。盐害指数分布范

围较广，说明耐盐性可能由多个微效基因共同作用，而非单一主效基因控制[19]。耐盐性多为数量性状，
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图 5    单核苷酸多态性 (SNP) 位点高分辨率熔解 (HRM) 分型分析
Figure 5    High-resolution melting (HRM) typing analysis of Single nucleotide polymorphisms (SNP)
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受 SOS、NHX、HKT 等多基因家族控制，F1 变异可能源于亲本等位基因重组[17]。此外，4 株植株因盐胁

迫死亡可能与极端盐敏感基因型或环境互作有关。

玫瑰为童期较长的木本灌木，前期辅助选择对其优良种质的选育较为重要。SNP 数量丰富，是植物

基因组 DNA 序列上广泛存在的最基本的变异形式[20]。本研究在亲本及杂交后代中检测到 SNP 在 7 条染

色体上分布均匀，但 Chr 1 的分布密度较高，可能与该区域功能基因密集或重组热点有关，而 Chr 7 的

分布密度低，可能反映其较高的序列保守性 [21]。C＞T 和 G＞A(转换型) 的 SNP 占比最高，与文雁成

等[22] 的研究结果一致，可能与 C、G 中胞嘧啶甲基化后自发的脱氨成为胸腺嘧啶有关。SNP 在基因间区

分布最多 (34.46%)，提示这些 SNP 可能通过调控基因表达影响耐盐性。

随机选取耐盐与敏盐单株进行分型，发现共有 5 对引物的 HRM 基因分型效果较好。全群体分析表

明：SNP63 可以有效区分耐盐与敏盐单株，说明它可能与耐盐主效基因或调控元件有关，具备作为耐盐

辅助选择分子标记的潜力[23]。该标记可在幼苗期应用，提前淘汰耐盐性差的种质，显著缩短育种周期及

成本。然而，单个 SNP 标记的效率易受到群体特异性遗传结构或上位性效应的影响[24]，尽管 SNP63 标

记在本研究群体中展现了较可靠的辅助选择，但在其他玫瑰遗传背景 (如不同栽培品种或育种品系) 中的

普适性仍需验证。此外，玫瑰亲本的高度杂合性为遗传分析提供了丰富的多态性基础，致使杂交后代群

体中出现大量分离的 SNP 位点。本研究鉴定的 SNP63 位点虽与耐盐性存在关联，但未必为因果变异，

可能仅与功能位点紧密连锁。今后需采用精细作图策略，例如通过构建更大的次级分离群体 (如 F2 群

体) 进行高分辨率数量性状位点定位[25]，结合转录组、基因编辑等功能基因组学手段，深入解析其候选

基因及耐盐机制。 

4    结论

在野生玫瑰与重瓣白玫瑰杂交 F1 群体中，中度及以上耐盐植株占比达 50.6%，其中强耐盐植株

12 株 (占 14.5%)。群体重测序共检测到 11 412 504 个 SNP 位点，均匀分布于 7 条染色体上，SNP 数量

Chr 5 最多 (19.00%)，Chr 7 最少 (11.06%)。SNP 变异类型以 C＞T 和 G＞A 为主，数量均超 200 万个。

HRM 基因分型筛选获得 5 个多态性 SNP 位点，其中 SNP63 的Ⅰ型可有效区分耐盐与敏盐单株，表明它

具备作为玫瑰耐盐性辅助选择分子标记的潜力。
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