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花生蔗糖含量与蛋白质和含油量的相关性分析及蔗糖含量 QTL 定位 
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摘  要: 随着食用型花生市场规模的日益扩大, 食用花生的品质特性备受关注。甜味是影响食用花生风味和口感的

重要指标, 而花生甜味主要来源于蔗糖。提高蔗糖含量是培育食用型花生的关键, 定位蔗糖含量相关的 QTL, 将为花

生高糖分子育种奠定基础。但提高蔗糖可能对蛋白质和含油量有影响。本研究以徐花 13和中花 6号为亲本构建的重

组自交系群体(RIL)为材料, 分析了蔗糖与蛋白质和含油量的关系, 并对蔗糖含量进行了 QTL 定位。结果表明, 蔗糖

含量与蛋白质含量无显著相关性 , 而与含油量呈极显著负相关 ; RIL 群体中蔗糖含量变异广泛 , 变异范围为

14.33~61.42 mg g1; 筛选出 2份高蛋白低脂肪中等含糖量的材料。通过该群体的遗传连锁图, 在 3个环境下共检测

到 10个 QTL, 分布在 6条染色体上, 贡献率为 4.56%~12.25%。其中, qSUCA07能在 3个环境下被重复检测到。本研

究为蔗糖含量精细定位和培育性状优良的食用型花生品种提供了重要信息。 

关键词: 花生; 含油量; 蛋白质; 蔗糖; QTL 

Correlation analysis of sucrose content with protein and oil content and QTL 
mapping of sucrose content in peanut 
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Abstract: With the increasing size of edible peanuts market, the quality characteristics of edible peanuts have attracted much at-
tention. Sweetness is an important indicator affecting the flavor and taste of edible peanuts, and it mainly comes from sucrose. 
Increasing sucrose content is the key to the edible peanuts cultivation, and QTL mapping  for sucrose content will lay a founda-
tion for molecular breeding of high sucrose content. However, the increase of sucrose content may affect protein and oil content. 
In this study, a recombinant inbred line population derived from the cross of Xuhua 13 and Zhonghua 6 was developed. The rela-
tionships between sucrose and protein as well as oil content were investigated, and QTLs for sucrose content were mapped. The 
results showed that sucrose content was not significantly correlated with protein content but there was extremely significantly 
negatively correlated with the content. Sucrose content presented board phenotypic variations among the RILs, ranging from 
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14.33 mg g1 to 61.42 mg g1. Two lines with high protein, low oil content, and medium sucrose content were observed. Ten QTLs 
on six chromosomes were detected with 4.56%–12.25% of phenotypic variation explained (PVE) among which qSUCA07 could 
be repeatedly detected in three environments. The results provide an important information for QTLs fine mapping of sucrose 
content and cultivating edible peanut varieties with excellent traits. 
Keywords: peanut; oil content; protein content; sucrose content; quantitative trait locus 

我国是世界上最大的花生生产国 , 年产量达

1804.68 万吨(FAO, 2020)。过去 20 年, 花生油消费

占花生消费总量的 44%~50%, 且消费主要集中在产

区[1]。随着人们生活水平的变化, 花生油消费量占比

呈下降趋势, 花生食用消费量不断增加, 花生及花生

食品市场需求量逐年扩大[2]。风味是评价食用花生的

重要指标, 主要由糖类和挥发性有机成分产生[2], 与

甜度和细腻度呈极显著正相关[3]。籽仁的口感包括

甜度、硬度、脆性和细腻度, 王强[4]和郭曼莉等[5]研

究发现影响花生口感的因素依次为甜度、香味、细

腻度和硬度。由此看来, 甜味是影响食用花生风味

和口感的重要因素。花生的甜味主要来源于蔗糖 , 

且甜味是可遗传的性状[6]。近年来, 花生含糖量备受

关注。雷永等[7]建立了花生籽仁蔗糖含量近红外模

型, 并对 RIL 群体进行了蔗糖含量测定, 发掘出蔗

糖含量高于 7%的家系; 秦利等[8]利用化学方法和近

红外光谱法对国内外 72 份优质食用花生进行蔗糖

含量测定, 变异范围为 2.82%~7.11%; 唐月异等[9]用

高效液相色谱法测定了来自国内外的 167 份花生籽

仁蔗糖含量, 变异范围为 1.84%~8.23%。综上所述, 

花生资源蔗糖含量变异广泛, 改良花生品种蔗糖含

量具有很大的潜力。食用型花生要求品种的含油量

低、蛋白质和蔗糖含量高[3,10], 因此, 提高蔗糖含量

是花生育种的重要目标。花生蔗糖含量的提高对蛋

白质和含油量有何影响, 国内外的相关研究报道很

少。据研究, 蔗糖含量太高对花生籽仁的细腻度有

影响 [11], 而且针对糖尿病患者等特殊人群, 要求蔗

糖含量适中(4%~5%)。 

花生蔗糖含量是由多基因调控的数量性状, 受

2 对加性主基因+多基因控制 , 具有明显的母体效

应[12]。而 QTL 定位研究是花生甜度改良的分子基

础, 目前关于蔗糖 QTL定位的研究鲜有报道, 仅李

威涛[13]利用 RIL群体在 A08染色体上重复检测到了

稳定的控制蔗糖含量的主效 QTL。本研究利用蔗糖

含量存在差异的徐花 13和中花 6号组合衍生的重组

自交系(recombinant inbred lines, RIL)群体, 分析含

油量、蛋白质和蔗糖之间的关系, 并对籽仁蔗糖含

量进行 QTL 分析, 旨在鉴定控制蔗糖含量的 QTL, 

以期为性状优良的食用型花生品种改良奠定基础。 

1  材料与方法 

1.1  试验材料 

以徐花 13为母本、中花 6号为父本构建的包含

186 个家系的重组自交系群体 F11~F12为材料, 其中

徐花 13 蔗糖含量多年均值为 39.29 mg g–1, 中花 6

号多年均值为 27.65 mg g–1。 

1.2  试验方法 

1.2.1  田间种植    2020—2021年在湖北武汉中国

农业科学院油料作物研究所试验田 (2020WH 和

2021WH)和 2021年福建泉州(2021QZ)种植 RIL群体

和亲本材料, 每份材料 1 行, 行长 2.50 m, 行距

0.30 m, 株距 0.22 m, 单粒播种, 完全随机区组设计, 

无重复, 常规田间管理, 收获晒干后剥壳。 

1.2.2  蔗糖、蛋白质和含油量测定    选取成熟饱

满的种子 50 g, 采用 FOSS 近红外谷物品质分析仪

(Infratec 1241, 丹麦)对含油量和蛋白质含量进行测

定。然后从中取 20粒种子用磨样机磨成粉末用 80%

的乙醇水浴提取, 采用超高效液相色谱-示差折光检

测法(HPLC-RID)对 3个环境下的 RIL群体及其亲本

进行蔗糖含量测定; 利用 Microsoft Excel 统计与计

算数据, SPSS软件进行方差分析。 

1.2.3   QTL 定位    基于栽培种花生参考基因组, 

构建的包含 1896个 bin, 全长 1490.97 cM, 覆盖 20

条染色体的遗传连锁图谱 (待发表数据 ), 利用

WinQTLCart 2.5 软件 , 采用复合区间作图法进行

QTL分析。作图步长设置为 1 cM, LOD值设置为 2.5, 

按照 q+性状缩写+染色体的原则命名 QTL。 

2  结果与分析 

2.1  RIL群体蔗糖与蛋白质含量和含油量的相关

性分析 

对 RIL 群体的蔗糖、蛋白质含量和含油量进行

相关性分析, 相关系数见表 1。3 个环境下, 蔗糖含

量与蛋白质的相关性不显著 , 相关系数低 (rmean = 

–0.077); 蔗糖含量与含油量呈极显著负相关 , 相

关系数较高(rmean= –0.443)。表明提高花生籽仁蔗

糖的同时对蛋白质含量没有影响 , 但可能显著降

低含油量。  
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表 1  RIL 群体蛋白质、含油量和蔗糖含量的相关系数 
Table 1  Correlation coefficients of protein, oil content and sucrose content in the RIL population 

环境 性状 蛋白质 含油量 蔗糖 

Environment Trait Protein content Oil content Sucrose content 

2020WH 蛋白质 Protein content 1 0.597** 0.169 

 含油量 Oil content  1 0.299** 

 蔗糖 Sucrose content   1 

2021WH 蛋白质 Protein content 1 0.643** 0.132 

 含油量 Oil content  1 0.178* 

 蔗糖 Sucrose content   1 

2021QZ 蛋白质 Protein content 1 0.576** 0.021 

 含油量 Oil content  1 0.255** 

 蔗糖 Sucrose content   1 

平均 Mean 蛋白质 Protein content 1 0.647** 0.077 

 含油量 Oil content  1 0.443** 

 蔗糖 Sucrose content   1 

2020WH: 2020武汉; 2021WH: 2021武汉; 2121QZ: 2021泉州。*和**分别表示在 0.05和 0.01概率水平差异显著。RIL: 重组自交系。 

2020WH: 2020Wuhan; 2021WH: 2021Wuhan; 2021QZ: 2021Quanzhou. * and ** indicate significant difference at the 0.05 and 0.01 probabi-

lity levels, respectively. RIL: recombinant inbred lines. 

 
2.2  RIL群体蔗糖含量变异 

从图 1 可以看出, 两亲本在蔗糖含量上存在显

著差异 , 徐花 13 (Xuhua 13, XH13)蔗糖含量为

(39.292.67) mg g–1, 中花 6号(Zhonghua 6, ZH6)蔗

糖含量为(27.651.90) mg g–1。在 RIL群体中, 蔗糖

含量变异广泛且呈连续分布(图 2), 变异超出了亲本

间差异, 表现出超亲优势。对比分析不同环境下 RIL

群体的蔗糖含量, 3个环境下蔗糖含量的均值分别为

31.21、31.58和 32.37 mg g–1 (表 2), 且蔗糖含量大

于 50 mg g–1的家系分别有 7份、8份和 1份。RIL

群体家系均值的变异范围为 19.48~50.18 mg g–1, 蔗

糖含量大于 50 mg g–1的家系仅为 1份(QT0263), 而

高于高值亲本徐花 13的家系有 28份。Shapiro-Wilk

检验表明, RIL群体蔗糖量在 3个环境下均表现为偏

态分布。对 3个环境下蔗糖含量进行方差分析(表 3)

表明, 环境间差异不显著, 基因型间表现极显著差

异, 说明群体内变异丰富, 蔗糖含量主要受基因控

制。结合蛋白质和含油量测定结果, 筛选出了 2 份 

蛋白质高、含油量低和蔗糖含量中等的家系(QT0269

和 QT0272), 蛋白质含量分别为 28.81%和 28.48%, 

含油量为 43.42%和 45.88%, 蔗糖含量为 46.78 mg g–1

和 46.31 mg g–1。这 2份家系可为食用型花生的选育

提供种质基础。 

 

图 1  亲本蔗糖含量差异 
Fig. 1  Parents’ difference in sucrose content 
**表示在 0.01 概率水平差异显著。XH13: 徐花 13; ZH6: 中花
6 号。  
** indicates significant difference at the 0.01 probability level. 
XH13: Xuhua 13; ZH6: Zhonghua 6. 

表 2  RIL 群体蔗糖含量统计分析 
Table 2  Descriptive statistical analysis of sucrose content in the RIL population 

环境 

Environment 

最小值 

Min. 

最大值 

Max. 

均值 

Mean 

标准差 

SD 

偏度 

Skewness 

峰度 

Kurtosis 

夏皮洛-威尔克检验 

Shapiro-Wilk test W (sig.)

2020WH 16.87 57.93 31.21 9.00 0.74 0.09 0.959 (0.000) 

2021WH 14.33 61.42 31.58 8.70 0.81 0.77 0.953 (0.000) 

2021QZ 14.49 51.11 32.37 6.49 0.49 0.17 0.978 (0.008) 

2020WH: 2020武汉; 2021WH: 2021武汉; 2121QZ: 2021泉州。RIL: 重组自交系。 

2020WH: 2020 Wuhan; 2021WH: 2021 Wuhan; 2021QZ: 2021 Quanzhou. RIL: recombinant inbred lines. 
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图 2  3 个环境下 RIL 群体蔗糖含量的表型分布 
Fig. 2  Phenotypic distributions of sucrose content in the RIL population in three environments 
横坐标为蔗糖含量, 纵坐标为频数; 虚线箭头为中花 6号, 实线箭头为徐花 13。2020WH: 2020武汉; 2021WH: 2021武汉; 2121QZ: 2021
泉州。RIL: 重组自交系。 
The X-axis and Y-axis represents the sucrose content and the frequency, respectively. Dotted arrow: Zhonghua 6, Solid arrow: Xuhua 13. 
2020WH: 2020 Wuhan; 2021WH: 2021 Wuhan; 2021QZ: 2021 Quanzhou. RIL: recombinant inbred lines. 

 
表 3  3 个环境下 RIL 群体蔗糖含量的方差分析 
Table 3  Analysis of variance for sucrose content in the RIL population in three environments 

变异来源 自由度 平方和 均方 F值 P值 

Source DF SS MS F-value P-value 

环境 Environment 2 134.050 67.025 1.576 0.208 

基因型 Genotype 185 20,709.541 111.943 2.633 <0.0001 

误差 Error 354 15,050.897 42.517   

总计 Total 542 581,263.608    

RIL: 重组自交系。RIL: recombinant inbred lines. 

 
2.3  蔗糖含量 QTL定位 

利用该群体已构建的遗传连锁图, 结合 3 个环

境下的表型数据, 采用 WinQTLCart 2.5 软件进行

QTL定位。在 3个环境下共检测到 10个 QTL, 分布

在 A01、A07、A10、B01、B03 和 B10 等 6 条染色

体上, 贡献率为 4.56%~12.25% (图 3和表 4)。其中,  

qSUCA07 能在 3 个环境下被重复检测到, 贡献率分

别为 12.25%、7.70%和 7.05%。除 qSUCA07 和

qSUCB03.1加性效应值为正值外, 其余 QTL加性效

应值均为负值, 即增效等位基因来自于中花 6 号。

稳定存在的 qSUCA07为蔗糖含量的精细定位奠定了

基础。该 QTL 位于 A07 染色体 0.52~2.33 Mb 区域 

 

(图 3) 
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图 3  3 个环境下 RIL 群体蔗糖含量性状的 QTL 峰值图 
Fig. 3  Chromosome-wise logarithm of the odds (LOD) scores of sucrose content QTLs in the RIL population in three environments 
2020WH: 2020武汉; 2021WH: 2021武汉; 2121QZ: 2021泉州。RIL: 重组自交系。 
2020WH: 2020 Wuhan; 2021WH: 2021 Wuhan; 2021QZ: 2021 Quanzhou. RIL: recombinant inbred lines. 

 
表 4  3 个环境下 RIL 群体蔗糖含量 QTL 
Table 4  QTLs identified for sucrose content in the RIL populations in three environments 

QTL 
染色体 

Chromosome 

环境 

Environment 

位置 

Position (cM)

置信区间 

Confidence interval

LOD值 

LOD value

加性效应 

Additive effect 

贡献率 

PVE (%) 

qSUCA01.1 A01 2020WH 5.11 4.7–7.0 2.62 –1.94 4.60 

qSUCA01.2 A01 2020WH 16.01 14.1–17.5 3.00 –2.09 5.23 

qSUCA07 A07 2020WH 1.01 0–3.3 6.81 3.21 12.25 

  2021WH 0.01 0–2.7 4.23 2.49 7.70 

  2021QZ 0.01 0–3.0 3.51 1.79 7.05 

qSUCA10 A10 2020WH 63.70 56.0–64.7 3.60 –2.10 7.14 

qSUCB01 B01 2021WH 3.51 0.8–10.9 2.73 –2.06 4.94 

qSUCB03.1 B03.1 2020WH 64.81 60.3–66.1 2.70 2.00 4.81 

qSUCB10.1 B10 2021QZ 35.71 34.8–37.5 5.47 –2.29 11.45 

qSUCB10.2 B10 2021QZ 45.21 43.2–45.6 4.18 –1.98 8.88 

qSUCB10.3 B10 2021WH 60.51 59.5–60.7 2.51 –1.95 4.56 

qSUCB10.4 B10 2021WH 68.81 67.5–72.7 3.30 –2.22 6.20 

2020WH: 2020武汉; 2021WH: 2021武汉; 2121QZ: 2021泉州。RIL: 重组自交系。 

2020WH: 2020 Wuhan; 2021WH: 2021 Wuhan; 2021QZ: 2021 Quanzhou. PVE: phenotypic variation explained. RIL: recombinant inbred 

lines. 

 
内, 对比栽培种花生(Tifrunner)基因组注释发现, 该

区域内总共有 215个基因, 其中 30个基因未被注释, 

编码未知蛋白。 

3  讨论 

花生是重要的油料作物和经济作物, 在世界范

围内广泛种植。花生除用于榨油外, 还是食品加工

所需原料的重要来源。美国和欧盟各国花生总产的

70%~90%用于食用及食品加工[14]。我国花生长期以

油用为主, 但是直接食用和食品加工的比例在不断

上升。近年来, 食用花生备受人们欢迎, 消费群体和

市场规模逐渐扩大。甜味是影响花生口感及风味的

重要指标, 而花生的甜味主要来源于花生籽仁中的

蔗糖。Bishi 等[15-16]测定了 60 份西班牙类型花生的

含糖量, 含糖量为 2.44%~7.61%, 41份印度主栽品种

的蔗糖含量为 2.61%~6.5%; 李威涛等[17]对 20 份花

生品种蔗糖含量进行了测定 , 蔗糖含量为 16.19~ 

83.81 mg g–1, 均值为 30.41 mg g–1; 陈淼等[18]测定 

322 份花生种质的蔗糖含量 , 变异范围为 0.92%~ 

7.99%。本研究对 3个环境下种植的 RIL群体进行蔗

糖含量测定 , 蔗糖含量的变异范围为 14.33~61.42 

mg g1, 变异超过了亲本间差异, 说明通过 RIL群体

可以创制出高蔗糖含量材料。虽然本研究筛选出的

材料蔗糖含量没有达到上述前人报道的高值, 但筛

选出了 2 份高蛋白低脂肪中等蔗糖含量的材料, 而

且明确了蔗糖与蛋白质含量和含油量的关系, 对于

食用型花生的品质改良具有重要价值。 

蔗糖是影响食用花生的关键性状, 目前关于蔗

糖 QTL 定位的研究鲜有报道。李威涛[13]首先通过

BSA-seq 方法, 在 A08 和 B06 染色体上各鉴定到一

个 QTL, 但 QTL 区间较大。然后利用 SSR 和 SNP

遗传连锁图对蔗糖含量进行定位, 2 个遗传图谱在

A08染色体上都重复检测到了一个稳定的主效QTL, 

并且区间重叠, 将 QTL 区间缩小至 2.1 Mb。此外, 

张晓军等[19]利用 BSA-seq定位到了一个控制花生可

溶性糖含量的 QTL, 该 QTL 位于 B06 染色体约 0.7 
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Mb 的物理区间内。蔗糖是花生中主要的可溶性糖, 

推测该 QTL 很可能就是控制蔗糖含量的 QTL。本

研究在 3 个环境下共检测到 10 个 QTL, 贡献率为

4.56%~12.25%。其中, qSUCA07在 3个环境下被重

复检测到, 并且该染色体上尚未报道过任何糖相关

的 QTL 位点, 该 QTL 是新发现的 QTL。下一步将

在该QTL区段增加分子标记, 建立局部高密度图谱, 

为该QTL的精细定位和分子标记辅助选择育种提供

分子基础。 

食用花生除要求蔗糖含量高以外, 同时对籽仁

大小和营养品质也有要求。高蛋白和低脂肪也是食

用花生营养品质的重要指标[3,10]。此外, 籽仁要求粒

大饱满, 整齐度好[12]。花生籽仁中蔗糖含量与含油

量呈极显著负相关, 与百仁重无相关性[11]。结合前

期 QTL 定位结果[20-21]发现, A07 染色体上与蔗糖含

量相关的 QTL (qSUCA07, 0.52~2.33 Mb)与百仁重

QTL (qHSWA07, 0~0.85 Mb)区间有重叠, 但效应值

方向相反, 即蔗糖增效等位基因来自于徐花 13, 百

仁重增效等位基因来自于中花 6 号, 说明控制蔗糖

含量的基因与百仁重基因得到了聚合, 并且有可能

连锁。蔗糖含量与含油量虽然呈极显著负相关, 但

并未在同一染色体相邻区间或同一区间内检测到控

制二者的 QTL, 两者相关的原因不一定是一因多效

或连锁。在大豆中, 糖转运蛋白基因 GmSWEET10a 

和 GmSWEET10b 通过调节种皮到胚糖的分配比例

来协同调控大豆种子大小、含油量及蛋白含量[22]。

在花生育种过程中可以对这些性状进行协同改良 , 

培育出性状优良的食用型花生新品种。 

4  结论 

明确了蔗糖与蛋白质和含油量的关系, 蔗糖含

量与蛋白质含量无显著相关性, 而与含油量呈极显

著负相关, 获得了 2 份高蛋白低脂肪中等含糖量的

材料。基于 bin 图谱进行 QTL 定位, 获得了一个稳

定的控制蔗糖含量的 QTL (qSUCA07), 解释表型变

异的 7.05%~12.25%。 
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