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陆地棉吐絮铃数及吐絮率的 QTL定位
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摘要院采用复合区间作图法袁对陆地棉 sGK9708 × 0-153组合的重组近交系(RI)及永久 F2群体在曲周渊2009

年冤尧安阳渊2009袁2010年冤3个环境条件下的吐絮铃数和吐絮率进行 QTL检测袁共获得 18个 QTLs遥 其中袁7个

与吐絮铃数相关袁 加性效应在－ 0.46～ 0.33之间袁 可解释的表型变异为 5.86%～ 11.28%曰11个与吐絮铃率相

关袁加性效应在－ 3.64%～ 3.20%之间袁可解释的表型变异 4.68%～ 9.84%遥 这些 QTLs主要分布在 25号渊吐絮
铃数 /吐絮率院3个 /6个袁下同冤尧16号渊2个 /2个冤尧18号渊1个 /2个冤染色体和 LG49渊1个 /1个冤上遥 这 18个

QTLs中袁 16-2在 RI群体中的 3个环境下被稳定检测到袁 16-1 25-3和 25-4在 RI中

的两个环境下被稳定检测到遥 这些 QTLs可以应用于吐絮铃数和吐絮率的分子标记辅助选择遥
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The recombinant inbred lines(RI) and immortalized F2 (IF2) populations derived from the cross between

L. lines sGK9708伊0-153 were used to detect quantitative trait loci(QTLs) underlying the number of cracked and open

bolls (COP) and percentage of open bolls (POB). Field experiments were conducted in Quzhou, Hebei Province in 2009 and in

Anyang, Henan Province, in 2009 and 2010. QTL analysis was conducted by the CIM method. Seven and 11 QTLs, which ex-

plained 5.86%～ 11.28% and 4.68%～ 9.84% of the phenotypic variation of COB and POB, respectively. Three, two, one, and

one QTLs related to COB were located on chromosomes 25, 16, 18, and LG49, respectively; while six, two, two, and one QTLs

related to POB were on chromosomes 25, 16, 18, and LG49, respectively. However, no common QTLs were detected in the RI

and F2 populations. 16-2 was detected in the RI population in three environments, and 16-1, 5-3, and

25-4 were detected in two environments. These stable QTLs might be useful for molecular-assisted selection in future cot-

ton breeding programs.
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目前袁国内粮棉争地尧棉油争地矛盾日益加
剧袁通过培育适合麦棉尧棉油套种或麦后直播的
早熟棉花品种袁提高耕地复种指数袁是解决这一
矛盾的有效途径遥 对棉花早熟性遗传机理研究主
要采取相关性分析[1-4]袁或通过估测遗传效应[5-6]来

分析早熟性与产量及品质性状之间的相互关系袁
但经典遗传分析无法预测基因位点在染色体上

的位置和效应值遥 分子标记技术的诞生及应用袁
为提高育种选择效率提供了有力的工具袁该技术
已被广泛应用于棉花纤维品质尧产量性状以及抗
病性状的基因位点检测 渊Quantitative trait locus,
QTL冤[14-20]曰对棉花早熟性的 QTL定位也开展了大
量研究[7-10, 12-13]袁但多集中在果枝始节尧果枝始节高
度尧现蕾期尧开花期尧铃期尧全生育期等性状遥 吐絮
铃数和吐絮率关乎棉铃吐絮集中程度袁也是反映
早熟性的重要指标袁 相关的 QTL定位未见报道遥
为了定位控制吐絮集中程度的基因位点袁本研究
首次利用陆地棉的永久 F2渊简称 IF2冤及重组近交
系群体 渊简称 RI冤 对吐絮铃数及吐絮率相关的
QTL进行检测袁拟为相关性状的分子标记辅助选
择提供依据遥

材料和方法

试验群体

以陆地棉 sGK9708伊0-153的 RI群体为基础
群体[16]袁采用 Hua 等[21-22]的方法将 196个重组近
交系随机组配一轮袁获得 98个组合袁构成该组合
的 IF2群体遥

田间试验

2009年在河北曲周渊中国农业大学曲周实验
站袁下称 09QZ冤尧河南安阳渊中国农业科学院棉花
研究所袁下称 09AY冤袁2010 年在河南安阳渊下称
10AY)选取地力均匀的地块开展田间试验遥 每点
2个重复袁随机区组设计遥 09AY尧10AY等行距种
植袁行长 5.00 m袁行距 0.80 m袁株距 0.25 m曰09QZ
宽窄行种植袁 行长 4 m袁 行距分别为 0.80 m和
0.60 m袁株距 0.25 m遥 3点均覆盖地膜袁田间管理
与大田管理一致遥

性状调查

2009年 9月 1至 4日和 2010年 8月 30日
至 9月 5日袁 从每个材料中随机选取 10株代表

性单株调查吐絮铃数 渊Number of cracked and
open bolls袁简称 COB冤及单株成铃数渊Bolls per
plant袁简称 BPP冤袁把吐絮铃数占成铃数的百分率
记作吐絮率 渊Percentage of open bolls袁 简称
POB冤遥 成铃标准为棉铃直径大于 1.5 cm[23]袁开裂
露白的棉铃为吐絮铃遥

统计分析

用 SPSS 11.0进行统计分析遥 非正态分布性
状值按 Lg渊性状值 +1冤[24]转化遥

连锁图谱及 QTL分析
利用 sGK9708伊0-153 RI的连锁图谱[16,25]合成

IF2群体的标记数据袁 该图谱包含 400个 SSR标
记位点袁54 个连锁群袁总长 1260.68 cM袁标记间
平均距离为 3.15 cM袁 覆盖全基因组 28.33%曰以
RI连锁图谱结合 RI及 IF2群体三环境的吐絮铃

数及吐絮率袁采用Windows QTL Cartographer 2.5[26]

复合区间作图 渊Composite interval mappig, CIM冤
法进行 QTL分析袁根据排列测验 1000次给定的
阈值检测 QTL遥

QTL命名参考水稻[27]遥利用MapCart 2.2[28]将

QTL标注在连锁图谱上遥 以显性度渊|D/A|冤描述
QTL的遗传模式院当 |D/A|臆0.2尧0.2＜ |D/A|臆0.8尧
0.8＜ |D/A|臆1.2 和 |D/A|＞1.2袁QTL分别表现为
加性渊A冤尧不完全显性渊PD冤尧显性渊D冤和超显性遗
传渊OD冤[29]遥

结果与分析

亲本及群体性状表现

09QZ和 09AY双亲的 COB及 POB均接近袁
10AY 差异较大曰09QZ 和 10AY 均为母本 sGK
9708 高于 0-153袁09AY 与之相反遥 渊sGK9708伊
0-153冤F1渊即 P1/P2冤的 COB及 POB在 3个环境下
均高于双亲遥 IF2和 RI在 3个环境下均存在超亲
分离袁09QZ和 09AY超高亲比率远高于超低亲比
率袁10AY超高亲和超低亲比率接近遥 两个性状的
均值袁IF2明显高于 RI群体遥 偏度结果表明袁除 IF2

群体 09QZ 吐絮率尧RI 群体 09AY 吐絮铃数尧
09QZ及 09AY的吐絮率的偏度超出正常范围外袁
其余环境性状值均符合正态分布渊表 1冤遥

方差分析

方差分析表明袁 及 四个变异来源
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表型相关分析

相关分析表明袁 相同性状 3个环境表型值
间的相关系数均达到极显著水平袁 且两个性状

不同环境表型值存在较高的相关系数袁 说明吐
絮铃数和吐絮率相互关联又有所区别袁 两者不
完全等同渊表 3冤遥

性状
Trait

环境
Envi-

ronment

IF2 RI Parents

平均值
滋 依 滓

最大值
Max

最小值
Min

偏度
Skewness

峰度
Kurtosis

平均值
滋 依 滓

最大值
Max

最小值
Min

偏度
Skewness

峰度
Kurtosis P1 P2 P1/P2

COB 09QZ 3.16 依 1.19 6.90 0.48 0.60 0.20 5.50 0.13 0.93 1.56 1.88 1.04 5.29

09AY 3.06 依 0.99 5.56 1.10 0.51 0.20 4.13 0.00 1.04 1.33 0.79 1.38 4.08

POB 09QZ 23.06 依 9.26 63.36 3.78 1.22 3.10 52.27 1.34 1.32 4.17 14.97 10.96 37.81

09AY 24.21 依 8.35 54.22 8.22 0.67 0.90 51.42 0.00 1.70 5.87 7.32 12.31 29.32

10AY 33.52 依 12.66 76.24 12.80 0.54 0.20 68.83 5.53 0.61 -0.07 43.61 25.15 59.90

1.6 4 依 0.90

1.20 依 0.73

13.56 依 7.50

10.80 依 7.00

25.98 依 11.97

10AY 4.84 依 1.87 9.14 1.68 0.37 -0.50 8.27 0.64 0.47 -0.30 5.95 2.45 9.183.62 依 1.68

注院左下三角为 IF2相关系数袁右上三角为 RI相关系数遥 **表示在 1%水平显著遥
Note: The lower left quarter shows the correlation coefficients between COB and POB in IF2 袁 and the upper right quarter shows
the correlation coefficients between COB and POB in RI. ** indicates significant at level of 1%.

均达到极显著水平袁 说明 COB及 POB既受到遗
传因素的控制袁又受到环境因子的影响袁表现出典
型数量性状特点遥 IF2及 RI群体 COB和 POB的

遗传率均很高遥 POB的遗传率高于 COB曰IF2的

COB和 POB的遗传率都高于 RI群体袁这可能与
IF2群体由 F1构成且群体规模小有关渊表 2冤遥

Trait Variation
resources

IF2 RI
/% /%

COB 97 7.69 5.57** 73.34 196 4.45 3.86** 57.08
2 194.72 141.07** 2 652.27 564.91**

194 2.05 1.48** 390 1.91 1.65**

POB 97 439.19 6.11** 78.12 196 307.16 4.55** 69.30
2 6453.73 89.82** 2 25655.28 379.76**

194 96.08 1.34** 390 94.30 1.40**

294 71.85 589 67.56

294 1.38 589 1.15

李俊文等院陆地棉吐絮铃数及吐絮率的 QTL定位6期

表 1 亲本尧IF2及 RI群体吐絮铃数和吐絮率的描述性统计
Table 1 The descriptive statistics of COB and POB in IF2 and RI populations

注院 2院遗传力曰**院在 1%水平显著遥
Note院 2: heritability; **院 significant at level of 1%.

表 2 IF2及 RI群体吐絮铃数和吐絮率的方差分析结果
Table 2 The ANOVA results of COB and POB

表 3 IF2及 RI群体吐絮铃数和吐絮率的表型相关
Table 3 The correlation coefficients of COB and POB in IF2 and RI

Trait
COB POB

09QZ 09AY 10AY 09QZ 09AY 10AY
COB 09QZ 0.48** 0.35** 0.95** 0.49** 0.44**

09AY 0.64** 0.36** 0.49** 0.92** 0.43**

10AY 0.52** 0.49** 0.32** 0.30** 0.92**

POB 09QZ 0.94** 0.55** 0.46** 0.56** 0.45**

09AY 0.61** 0.89** 0.46** 0.62** 0.45**

10AY 0.55** 0.51** 0.94** 0.54** 0.57**
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QTL定位
7个 QTLs与 COB相关袁分布在 C25渊3个冤尧

C16渊2个冤尧C18渊1个冤和 LG49渊1个冤曰这些 QTL
的 LOD值尧 加性效应和解释的表型变异分别为
3.21～7.17尧－0.46～0.33和 5.86%～11.28%遥 其
中袁 16-1渊14.29%冤在 RI群体中两个环境下
被检测到曰 25-1仅在 IF2中被检测到袁其加
性效应为 0.33个袁显性效应为 2.12个袁显性度为
6.39袁表现为超显性遗传渊表 4袁图 1冤遥

11个 QTLs与 POB相关袁分布在 C25渊6个冤
渊图 1冤尧C16渊2个冤尧C18渊2个冤和 LG49渊1个冤曰这
些 QTL的 LOD值尧加性效应和解释表型变异分
别为 3.28～5.00尧－3.64%～3.20%和 4.68%～
9.84%遥 3个渊27.3%冤QTLs在 2个以上环境下被

稳定检测到袁其中 16-2渊9.09%冤在 3个环境
下均可被稳定检测到 袁 25-3 25-4
渊18.18%冤在两个环境下被检测到遥 25-1和

25-6在 IF2被检测到袁 其加性效应分别为
2.89%和－2.93%袁 显性效应分别为 18.92%和
8.66%袁显性度分别为 6.47和 2.95袁均表现为超显
性遗传遥

25-1与 25-1 25-3与
25-3 16-1 与 16-1 16-2

与 16-2 18-1与 18-1
49-1与 49-1位于相同染色体上的相同区
间袁且效应值大小接近尧方向一致袁这 6对 QTLs
可能是 6个相同的 QTLs袁 也可能是 6对紧密连
锁的基因位点遥

QTL
名称
QTL

染色体
编号 Chrom-

osome No.

位置
Position

标记区间
Flanking
markers

LOD
值

LOD

加性
效应
A§

显性
效应

D

解释表
型变异
R2 /%

显性度
|D/A|

检测到的
群体 op-
ulation

25-2 C25 25.21 BNL1440～HAU892 3.22 -0.44 0.00 5.93 RI(10AY)
25-3 C25 31.11 JESPR215～BNL3806b 3.60 -0.46 0.00 6.57 RI(10AY)
16-1 C16 37.51 CM056～HAU244a 3.44 0.04 0.00 6.87 RI(09AY)*

6.08 0.30 0.00 11.28 RI(09QZ)
16-2 C16 48.31 DPL0511～NAU2146 5.03 0.04 0.00 9.21 RI(09AY)*

18-1 C18 0.01 DPL0922～NAU2980a 3.21 -0.41 0.00 5.86 RI(10AY)
49-1 - 2.01 HAU1952～CGR5582 3.70 -0.04 0.00 6.70 RI(09AY)*

25-1 C25 0.01 SHIN-1131b～NAU3298a 8.37 2.93 18.92 9.84 6.47 IF2(09AY)
25-2 C25 20.91 Gh478～NAU5463 3.38 -3.64 0.00 7.14 RI(10AY)
25-3 C25 31.11 JESPR215～BNL3806b 3.93 -0.06 0.00 6.92 RI(09AY)

3.97 -3.30 0.00 6.75 RI(10AY)
25-4 C25 43.81 CGR5115～CGR6932 4.21 -0.07 0.00 7.08 RI(09QZ)*

3.28 -0.05 0.00 5.81 RI(09AY)*

25-5 C25 52.81 NAU2611～NAU3298c 3.93 -0.07 0.00 6.64 RI(09QZ)*

25-6 C25 60.81 BNL1047a～Gh449 4.55 -2.93 8.66 4.68 2.95 IF2(09AY)
16-1 C16 39.51 CM056～HAU916a 3.04 0.07 0.00 5.81 RI(09QZ)*

16-2 C16 48.31 DPL0511～NAU2146 5.00 0.08 0.00 8.60 RI(09QZ)*

3.38 0.05 0.00 6.06 RI(09AY)*

3.70 3.20 0.00 6.45 RI(10AY)
18-1 C18 0.01 DPL0922～NAU2980a 3.71 -3.09 0.00 6.37 RI(10AY)
18-2 C18 10.31 NAU2980b～NAU5262a 3.81 -3.51 0.00 8.41 RI(10AY)
49-1 - 2.01 HAU1952～CGR5582 4.03 -0.08 0.00 7.04 RI(09QZ)*

25-1 C25 0.01 SHIN-1131b～NAU3298a 7.17 0.33 2.12 9.16 6.39 IF2(09AY)

表 4 IF2及 RI群体吐絮铃数和吐絮率的 QTL定位结果
Table 4 QTLs underlying COB and POB

§院加性效应为正值表明增效基因来源于 0-153袁反之来源于 sGK9708曰*表示采用经过转换后的表型值进行 QTL分析遥
§院positive effect demonstrates the favorable alleles are from the parent 0-153, otherwise, the favorable alleles are from sGK9708;
* indicates the phenotypic value in related environment has been transformed by Lg(phenotypic value+1) due to non-normal dis-
tribution.
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讨论

吐絮铃数尧吐絮率及早熟性
吐絮期是 50%棉株第一个棉铃吐絮的日期[30]遥

育种实践表明袁某些品种进入吐絮期早袁但吐絮
并不集中曰 吐絮期不能完全代表吐絮的集中程
度遥 相比而言袁吐絮铃数和吐絮率更能客观反映
吐絮的集中程度遥 吐絮早而集中的品种有如下优
点院(1)减少收获次数及成本曰(2)缩小纤维在田间
滞留时间过长而造成的品质降低程度曰(3)更适于
机械采摘曰(4)生育期短袁可开展麦棉尧油棉套种或
麦后直播袁提高耕地复种指数遥 因此袁深入开展吐
絮铃数及吐絮率的遗传机理研究十分必要遥

超亲分离

本试验和前人试验结果表明袁IF2及 RI群体
均存在超亲分离遥 09QZ及 09AY超高亲比例很
高袁说明吐絮铃数尧吐絮率低的亲本杂交袁仍可获
得性状值高于双亲的后代遥 Wang等[17]利用根节

线虫低抗性材料 TM-1和 Pima 3-79杂交袁 在 RI

中获得了抗性高的后代遥 上述结果可能是由分布
在两个亲本中的增效基因聚合到同一后代而得

到的遥
IF2和 RI群体检测到的吐絮铃数尧 吐絮率

QTL及其差异
与吐絮铃数和吐絮率相关的 QTLs分别为 7

个和 11个袁 其中分别有 1个 渊14.3%冤 和 3个
渊27.3%冤 多环境稳定的 QTLs袁 吐絮率稳定的
QTLs比率几乎是吐絮铃数的 2倍袁 说明吐絮率
的遗传比吐絮铃数稳定袁这与吐絮率的遗传率高
于吐絮铃数一致遥

IF2检测到 3个 QTLs全部表现超显性遗传袁
而 RI群体仅能检测到具有加性效应的 QTL袁因
此利用 IF2群体进行 QTL定位具有独特的优点遥

QTL的成簇分布
与吐絮铃数及吐絮率相关的 QTL袁集中分布

在 C25尧C16和 C18上遥 Sun[16]在 C25上的相似区
段上检测到 9个与纤维强度尧长度尧麦克隆值及
整齐度相关的 QTLs袁 在 C18上检测到与 4个纤
维强度尧长度及伸长率相关的 QTLs袁也表现出成
簇分布的特点曰此外袁Guo等[10]在 C25和 C16号
染色体上定位到 3 个与果枝始节相关的 QTLs
渊 25-1 16-1 16-2冤遥 说明 C25尧
C16和 C18上分布了控制品质尧熟性相关的重要
基因遥

QTL的稳定性及其在育种的应用
本研究共检测 4 个稳定的 QTLs遥 其中

25-2 与 25-1 [9]都与 NAU5463 临
近袁两个位点很可能是同一 QTL遥 这些在多环境
或不同遗传背景稳定遗传的 QTL位点为吐絮铃
数及吐絮率的分子辅助选择提供了依据遥 随着高
密度连锁图谱构建[31-32]和棉花基因组测序等研究

工作的不断深入[33]袁为吐絮铃数及吐絮率相关的
QTL位点的精细定位及图位克隆奠定了基础遥
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