
书书书

中国油料作物学报
ＣｈｉｎｅｓｅＪｏｕｒｎａｌｏｆＯｉｌＣｒｏｐＳｃｉｅｎｃｅｓ

２０１３，３５（１）：００１－００７
ｄｏｉ：１０．７５０５／ｊ．ｉｓｓｎ．１００７－９０８４．２０１３．０１．００１

甘蓝型油菜主花序有效角果数 ＱＴＬ定位
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　　摘要：为分析甘蓝型油菜主花序有效角果数的遗传标记，以 ＺＹ０３６×５１０７０杂交构建的双单倍体（ＤＨ）为材
料，采用２０１０－２０１２年在武汉、阳逻、青海和襄阳三年四点五个试验的检测数据，运用 ＷｉｎＱＴＬＣａｒｔｏｇｒａｐｈｅｒ２．５软
件进行主花序有效角果数 ＱＴＬ定位分析。研究共检测到 １０个与主花序有效角果数相关的 ＱＴＬ，表型变异是
９．３３％～３１．６０％，ＬＯＤ（极大似然函数比的常用对数）值是２．５１～５．３７，加性效应是２．７１～８．０９。而且在染色体
Ａ１、Ａ５、Ｃ１和Ｃ９上的４个ＱＴＬ都可以在２个不同的试验中重复检测到。试验还得到ＱＴＬ区间的１６个连锁标记，
其中有８个距离ＱＴＬ的最大峰值不足１ｃＭ。
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　　甘蓝型油菜是我国主要油料作物之一，而且菜
籽油现在是国产食用植物油的第一大来源，在我国

食用油市场中具有举足轻重的地位。目前，国内油

料作物仅提供植物油消费总量的４０％左右，约６０％
需进口，可见我国对国外的依存度越来越高，自给总

量上严重不足［１］。所以提高油菜的产量成为了现

在油菜育种的重要目标。

常规密度种植的油菜产量是由单株有效角果

数、每角粒数以及千粒重所构成，而这三个因素间既

相互协同又相互制约。近年来随着农业机械化的发

展，已经打破了常规密度人工种植油菜的传统观念，

渐渐转向了机械化密植油菜的生产过程。油菜具有

主序优势，主要表现在其结角率高、成熟早等优点，

通过选育优势强的品种，适当增加密度，合理调整布

局，有望使油菜产量有较大幅度的提高。已有研究

表明，适当增加密度可使主序在产量中的比例增加，

在 ５万株／６６７ｍ２ 时主序产量占单株产量的
７３．０５％［２］。而且油菜主序的两个主要性状主花序



长度和主花序有效角果数一直以来都是影响单株产

量的重要因素［３～９］。另外，机械化种植的油菜往往

是密度高、分枝少，所以密植油菜主要是通过提高群

体有效角果数来实现增产［１０～１２］。机械化高密度种

植油菜，其单株生产力、单株角果数均随密度增加而

减少，而密度对每角粒数和千粒重影响不大［１３，１４］，

此时油菜产量的三个构成因素就由单株有效角果

数、每角粒数以及千粒重转变成了单株主花序有效

角果数、每角粒数以及千粒重。综上所述，单株主花

序有效角果数是影响油菜产量的重要因素。

目前已有许多关于油菜主序的遗传研究，尤其

是油菜主花序长度的数量性状位点（ＱＴＬ）的研
究［１５～１９］。但到目前为止，关于主花序有效角果数

ＱＴＬ等方面的研究却严重不足。高必军［１５］在重组

自交系（ＲＩＬ）群体的连锁群ＬＧ６、ＬＧ１２、ＬＧ１３上，采
用一年的田间检测数据，检测到５个油菜主花序有
效角果数 ＱＴＬ，其表型变异是 １１．２％ ～２５％，ＬＯＤ
值是２．０５～４．６１，加性效应为９．４６～５０．８１。吴建
忠［１６］也采用一年的田间检测数据，在双单倍体

（ＤＨ）群体的染色体Ａ８和Ｃ４上扫描到３个控制主
花序有效角果数的 ＱＴＬ，其表型变异是 ５．０７％ ～
９．４５％，ＬＯＤ值是２．６２～４．２２，加性效应为２．５９～
３．５９。以上两个报道都只用了一年的田间数据检测
ＱＴＬ，没有在不同环境下对 ＱＴＬ遗传稳定性进行系
统分析。而其它对于油菜主花序有效角果数 ＱＴＬ
的报道很少。本研究利用甘蓝型油菜 ＤＨ群体，对
主花序有效角果数ＱＴＬ进行多年多点的系统分析，
希望为油菜主花序有效角果数 ＱＴＬ精细定位奠定
基础，为油菜高产育种提供指导。

１　材料和方法
１．１　材料

以甘蓝型油菜品系 ＺＹ０３６（主花序有效角果数
为７５个）和５１０７０（主花序有效角果数为５５个）为
亲本杂交得到Ｆ１植株，参照王汉中等

［２０］的方法进

行小孢子培养得到１１２个甘蓝型油菜 ＤＨ株系。从
中随机选取了９２个单株构成了本试验的ＤＨ群体，
用于田间试验、主花序有效角果数测定、遗传图谱构

建和主花序有效角果数ＱＴＬ分析。
１．２　田间试验和主花序有效角果数量测定

亲本ＺＹ０３６、５１０７０和ＤＨ群体的田间试验采用
常规密度种植，按完全随机区组设计且设置３个重

复，每个 ＤＨ株系播种 ２行，每行长 ２．５ｍ，行距
４０ｃｍ，株距２０ｃｍ，田间管理按常规处理。２０１０年在
武汉、２０１１在阳逻和青海、２０１２年在阳逻和襄阳三
年四点分别种植了亲本 ＺＹ０３６、５１０７０和 ＤＨ群体。
每个小区收获６到１０个单株。用人工方法测定主
花序有效角果数（主花序上凡含有一粒以上饱满种

子的角果数）。

１．３　主花序有效角果数ＱＴＬ定位
在已构建好的ＤＨ遗传连锁图谱的基础上［２１］，

用ＷｉｎＱＴＬＣａｒｔｏｇｒａｐｈｅｒ２．５软件［２２］，采用复合区间

作图（ＣＩＭ）的方法［２３，２４］定位 ＤＨ群体的主花序有
效角果数ＱＴＬ。ＱＴＬ的统计由极大似然函数比的常
用对数（ＬＯＤ）和每个 ＱＴＬ解释的主花序有效角果
数表型变异百分率决定［２５，２６］。ＱＴＬ的阈值用重复
抽样１０００次的排布测验方法（ｐｒｅｍｕｔａｔｉｏｎｔｅｓｔ）确
定，显著水平定为０．０５。

２　结果与分析
２．１　亲本和 ＤＨ群体的主花序有效角果数表型

变异

亲本 ＺＹ０３６和 ５１０７０在武汉 －２０１０、阳逻 －
２０１１、青海－２０１１、阳逻 －２０１２和襄阳 －２０１２的主
花序有效角果数平均值 ±ＳＥ如表１所示。对两亲
本在这五个试验中的主花序有效角果数进行方差分

析，试验结果表明两亲本在这五个试验中具有显著

差异（Ｐ＜０．０５），平均相差２０个角果左右。
ＤＨ群体的主花序有效角果数表型变异在武汉

－２０１０、阳逻－２０１１、青海 －２０１１、阳逻 －２０１２和襄
阳－２０１２的频率分布如图１所示。ＤＨ群体的主花
序有效角果数平均值范围在武汉 －２０１０、阳逻 －
２０１１、青海－２０１１、阳逻 －２０１２和襄阳 －２０１２分别
在３６．８５～８２．７０、３７．９７～８８．１５、４０．５４～７７．７１、
３６．５７～８１．１２和３７．２５～７７．３１之间。利用 ＰＲＯＣ
ＮＯＲＭＡＬ程序 （ＳＡＳ８．１，ＳＡＳＩＮＳＴＩＴＵＴＥＩＮＣ，
ＵＳＡ）验证 ＤＨ群体在武汉 －２０１０、阳逻 －２０１１、青
海－２０１１、阳逻 －２０１２和襄阳 －２０１２五个试验，它
们遵循正态分布模式，符合典型的数量性状遗传特

征，表明该群体可用于ＱＴＬ作图。上述实验结果表
明ＤＨ群体在阳逻 －２０１１主花序有效角果数最大
值要比其在青海－２０１１和襄阳－２０１２多１０个左右
的角果。

２ 中国油料作物学报　２０１３，３５（１）



表１　亲本ＺＹ０３６和５１０７０的主花序有效角果数分析
Ｔａｂｌｅ１　ＤｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｔｈｅｅｆｆｅｃｔｉｖｅｓｉｌｉｑｕｅｎｕｍｂｅｒｏｎｍａｉｎｉｎｆｌｏｒｅｓｃｅｎｃｅｏｆｐａｒｅｎｔｓＺＹ０３６ａｎｄ５１０７０
试验
Ｔｒｉａｌ

ＺＹ０３６平均值（±ＳＥ）
ＭｅａｎｏｆＺＹ０３６（±ＳＥ）

５１０７０平均值（±ＳＥ）
Ｍｅａｎｏｆ５１０７０（±ＳＥ）

差值
Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ

Ｐ值
Ｐｖａｌｕｅ

武汉－２０１０Ｗｕｈａｎ－２０１０ ７６．５４±３．３３ ５６．５２±４．６５ ２０．０２ ０．０３０７

阳逻－２０１１Ｙａｎｇｌｕｏ－２０１１ ７２．６３±４．５４ ５５．３３±３．８７ １７．３０ ０．０２０３

青海－２０１１Ｑｉｎｇｈａｉ－２０１１ ７９．２２±４．５６ ５７．４１±４．６８ ２１．８１ ０．００１８

阳逻－２０１２Ｙａｎｇｌｕｏ－２０１２ ７８．０８±３．６３ ５３．６２±５．３２ ２４．４６ ０．００７２

襄阳－２０１２Ｘｉａｎｇｙａｎｇ－２０１２ ７６．３１±５．２７ ５５．７５±３．２６ ２０．５６ ０．０２１２

　　注／Ｎｏｔｅ： Ｐ＜０．０５； Ｐ＜０．０１．下同，Ｓａｍｅａｓｂｅｌｏｗ

图１　ＤＨ群体的主花序有效角果数表型变异在５个试验中的频率分布
Ｆｉｇ．１　Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓｏｆｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃｖａｒｉａｂｉｌｉｔｙｏｆｅｆｆｅｃｔｉｖｅｓｉｌｉｑｕｅｎｕｍｂｅｒｏｎ

ｍａｉｎｉｎｆｌｏｒｅｓｃｅｎｃｅｉｎＤＨｐｏｐｕｌａｔｉｏｎａｔ５ｔｒｉａｌｓ

　　利用ＤＨ群体主花序有效角果数的表型数据，
用 ＰＲＯＣＣＯＲＲ程序（ＳＡＳ８．１，ＳＡＳＩＮＳＴＩＴＵＴＥ
ＩＮＣ，ＵＳＡ）计算 Ｐｅａｒｓｏｎ系数，评估武汉 －２０１０、阳
逻－２０１１、青海 －２０１１、阳逻 －２０１２和襄阳 －２０１２
这五个试验之间的相关性。ＤＨ群体主花序有效角
果数在武汉 －２０１０、阳逻 －２０１１、青海 －２０１１、阳逻

－２０１２和襄阳－２０１２这五个实验之间呈正相关（表
２）。阳逻 －２０１１与阳逻 －２０１２之间的相关系数（ｒ
＝０．８３０１，Ｐ＜０．０００１）最大；武汉 －２０１０与阳逻
－２０１２之间的相关系数其次；武汉－２０１０与襄阳－
２０１２之间的相关系数最小。说明同一地理位置不
同年份间的相关性最好。

表２　ＤＨ群体主花序有效角果数在各试验间的相关性
Ｔａｂｌｅ２　ＣｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓｏｆｅｆｆｅｃｔｉｖｅｓｉｌｉｑｕｅｎｕｍｂｅｒｏｎｍａｉｎｉｎｆｌｏｒｅｓｃｅｎｃｅｏｆＤＨｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓａｔｄｉｆｆｅｒｅｎｔｔｒｉａｌｓ
相关性（ｒ值）

Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ（ｒｖａｌｕｅ）
武汉－２０１０
Ｗｕｈａｎ－２０１０

阳逻－２０１１
Ｙａｎｇｌｕｏ－２０１１

青海－２０１１
Ｑｉｎｇｈａｉ－２０１１

阳逻－２０１２
Ｙａｎｇｌｕｏ－２０１２

襄阳－２０１２
Ｘｉａｎｇｙａｎｇ－２０１２

武汉－２０１０Ｗｕｈａｎ－２０１０ ０．４８６８ ０．４１０８ ０．７８２０ ０．３５００

阳逻－２０１１Ｙａｎｇｌｕｏ－２０１１ ０．４８６８ ０．４３５２ ０．８３０１ ０．４０４９

青海－２０１１Ｑｉｎｇｈａｉ－２０１１ ０．４１０８ ０．４３５２ ０．４８７２ ０．４６２６

阳逻－２０１２Ｙａｎｇｌｕｏ－２０１２ ０．７８２０ ０．８３０１ ０．４８７２ ０．４２４７

襄阳－２０１２Ｘｉａｎｇｙａｎｇ－２０１２ ０．３５００ ０．４０４９ ０．４６２６ ０．４２４７

　　注／Ｎｏｔｅ： Ｐ＜０．００１； Ｐ＜０．０００１

２．２　主花序有效角果数ＱＴＬ定位
利用ＤＨ群体已构建的包括５２７个标记的遗传

连锁图谱［２１］，连锁图谱覆盖总长度是２２６５．５４ｃＭ，
平均每条染色体长度是１１９．３４ｃＭ，标记之间的平均
图距４．３０ｃＭ。利用ＷｉｎＱＴＬＣａｒｔｏｇｒａｐｈｅｒ２．５软件对
主花序有效角果数的表型数据进行１０００次的排布
测验，最后确定 ＬＯＤ的阈值在武汉 －２０１０、阳逻 －

２０１１、青海－２０１１、阳逻 －２０１２和襄阳 －２０１２分别
是２．５２、２．８４、３．４６、２．５５和２．３１。利用ＤＨ群体五
个试验的主花序有效角果数表型数据，共检测到１０
个ＱＴＬ，其中在武汉 －２０１０、阳逻 －２０１１、青海 －
２０１１、阳逻－２０１２和襄阳 －２０１２分别检测到３、４、
２、２和３个 ＱＴＬ（图２，表３），并且分布在不同的染
色体上。

３孙美玉等：甘蓝型油菜主花序有效角果数ＱＴＬ定位



表３　ＤＨ群体主花序有效角果数ＱＴＬ及遗传参数
Ｔａｂｌｅ３　ＱＴＬｓｆｏｒｅｆｆｅｃｔｉｖｅｓｉｌｉｑｕｅｎｕｍｂｅｒｏｎｍａｉｎｉｎｆｌｏｒｅｓｃｅｎｃｅｉｎｔｈｅＤＨｐｏｐｕｌａｔｉｏｎａｎｄｔｈｅｉｒｇｅｎｅｔｉｃｐａｒａｍｅｔｅｒｓ

试验
Ｔｒｉａｌ

染色体
Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

ＱＴＬ峰值
ＱＴＬ
ｐｅａｋ／ｃＭ

ＱＴＬ区间
ＱＴＬ

ｒｅｇｉｏｎ／ｃＭ
ａ ｂ 阈值

ＬＯＤ

表型
变异

Ｒ２／％

加性
效应
ＡＤＤ

等位基因来源
Ｓｏｕｒｃｅｏｆ

ｉｎｃｒｅａｓｉｎｇａｌｌｅｌｅ

武汉－２０１０
Ｗｕｈａｎ－２０１０

Ａ１ ６３．２ ６０．４－６５．２ ２ １ ２．７４ ９．３５ ５．３２ ＺＹ０３６
Ａ３ ２０．６ １９．６－２２．７ ２ １ ５．１６ １８．１７ －６．７２ ５１０７０
Ｃ４ １５．４ １０．６－１９．６ １ １ ３．４５ １２．３ －３．９３ ５１０７０

阳逻－２０１１
Ｙａｎｇｌｕｏ－２０１１

Ａ５ ５５．６ ５４．１－５５．９ ０ ０ ３．０７ １１．２４ ３．３８ ＺＹ０３６
Ａ５ ６５ ５８．２－７５．５ ５ １ ３．０４ １０．２６ ３．３４ ＺＹ０３６
Ｃ１ ５８．４ ５５．９－５８．９ ２ ０ ３．５９ １１．６７ －５．２９ ５１０７０
Ｃ９ ９．５ ４－１７．３ ２ １ ３．２ １０．２４ ３．１９ ＺＹ０３６

青海－２０１１
Ｑｉｎｇｈａｉ－２０１１

Ａ１ ６４．４ ６２．９－６８．５ ２ １ ４．１３ １６．３２ ７．７９ ＺＹ０３６
Ｃ６ ２９．１ ２８．４－３４．２ ０ ０ ５．０９ ３１．６ ８．０９ ＺＹ０３６

阳逻－２０１２
Ｙａｎｇｌｕｏ－２０１２

Ｃ１ ５８．４ ５６．８－５８．８ １ １ ５．３７ １８．４６ －５．８３ ５１０７０
Ｃ９ ９．５ ４．７－１７ ２ １ ２．９７ ９．５１ ２．７１ ＺＹ０３６

襄阳－２０１２
Ｘｉａｎｇｙａｎｇ－２０１２

Ａ１ １２５．９ １２０－１３２．８ １ ０ ３．６３ ２２．４４ －７．３３ ５１０７０
Ａ５ ４７ ４３．９－４８．６ ０ ０ ２．５１ ９．３３ ３．８８ ＺＹ０３６
Ａ５ ５５．６ ５３．９－５５．９ ０ ０ ２．９３ １０．７２ ３．９７ ＺＹ０３６

　　注：ａＱＴＬ区间连锁标记的数目；ｂ距离ＱＴＬ的最高峰值≤１ｃＭ连锁标记的数目
　　Ｎｏｔｅ：ａ，ｎｕｍｂｅｒｏｆｌｉｎｋａｇｅｍａｒｋｅｒｓｉｎｔｈｅＱＴＬｒｅｇｉｏｎ；ｂ，ｎｕｍｂｅｒｏｆｌｉｎｋａｇｅｍａｒｋｅｒｓｌｅｓｓｔｈａｎ１ｃＭｄｉｓｔａｎｃｅｆｒｏｍｔｈｅｈｉｇｈｅｓｔｐｅａｋｏｆｔｈｅＱＴＬ

　　通过ＱＴＬ定位，估计的每个ＱＴＬ解释主花序有
效角果数表型变异（Ｒ２）从 ９．３３％（襄阳 －２０１２，
Ａ５）到３１．６０％（青海－２０１１，Ｃ６）。ＤＨ群体的五个
试验结果表明，染色体 Ａ１（武汉 －２０１０和青海 －
２０１１）、Ａ５（阳逻－２０１１和襄阳－２０１２）、Ｃ１（阳逻 －
２０１１和阳逻－２０１２）和染色体Ｃ９上的ＱＴＬ（阳逻－
２０１１和阳逻－２０１２）都可以在２个不同的试验中重
复检测到。在染色体 Ａ１、Ａ５、Ｃ１和 Ｃ９上重复检测
到的ＱＴＬ解释主花序有效角果数表型变异分别是
９．３５％（武汉 －２０１０）／１６．３２％（青海 －２０１１）、
１１．２４％（阳逻 －２０１１）／１０．７２％（襄阳 －２０１２）、
１１．６７％（阳逻 －２０１１）／１８．４６％（阳逻 －２０１２）和
１０．２４％（阳逻 －２０１１）／９．５１％（阳逻 －２０１２）。ＤＨ
群体中的其它６个ＱＴＬ只能在特定的试验中检测到。

ＤＨ群体的ＱＴＬ定位结果同时表明加性效应是
主花序有效角果数变异的主要贡献因素。在 ＤＨ群
体中，每个ＱＴＬ的加性效应是从２．７１（阳逻－２０１２，
Ｃ９）到 ８．０９（青海 －２０１１，Ｃ６）不等。在 ＤＨ群体
ＱＴＬ区间，增加主花序有效角果数的等位基因来源
也显示有明显的差异。在ＤＨ群体的１０个ＱＴＬ中，
有６个 ＱＴＬ（６０％）增加主花序有效角果数的等位
基因来自ＺＹ０３６，有４个 ＱＴＬ（４０％）增加主花序有
效角果数的等位基因来自５１０７０。所以在ＱＴＬ区间
有利于主花序有效角果数增加的等位基因往往来自

主花序有效角果数较多的亲本。并且在染色体Ａ１、
Ａ５、Ｃ１和Ｃ９上在两个试验中都可以重复检测到的
４个ＱＴＬ，有３个 ＱＴＬ增加其主花序有效角果数的
等位基因都来自ＺＹ０３６。

表４　ＱＴＬ区间连锁标记引物序列
Ｔａｂｌｅ４　ＰｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆｌｉｎｋａｇｅｍａｒｋｅｒｓｉｎＱＴＬｓｒｅｇｉｏｎ

标记
Ｍａｒｋｅｒ

染色体
Ｃｈｒ．

位置
Ｐｏｓｉｔｉｏｎ／ｃＭ

左引物
Ｆｏｒｗａｒｄｐｒｉｍｅｒ

右引物
Ｒｅｖｅｒｓｅｐｒｉｍｅｒ

ＧＳＳＲ１３４ Ａ１ ６３．３ ＧＧＧＣＡＡＣＡＡＴＡＡＴＧＧＴＴＣＴＧＡ ＡＴＴＧＧＴＧＧＴＧＡＡＴＴＴＧＧＣＴＣ
ＢｒＳＦ１６２－９ Ａ１ ６４．４ ＧＣＴＣＡＧＣＡＧＴＣＡＧＣＡＡＴＣＡＡ ＧＡＧＡＣＣＧＴＧＴＧＴＣＣＴＣＴＣＧＴ
ＢｒＳＦ４９－３２ Ａ１ １２８．３ ＡＡＡＡＧＧＡＡＧＧＧＣＡＡＡＧＴＧＧＴ ＴＴＴＴＧＣＣＡＴＴＣＧＴＧＴＣＧＴＡＡ
ＳＦ２２７６７ Ａ３ ２１．４ ＡＡＣＴＴＴＣＣＧＣＡＡＡＴＧＴＴＧＧＡ ＴＧＧＣＣＡＡＡＣＴＣＧＴＡＡＧＡＡＴＧ
ＢｒＳＦ１６６－９ Ａ３ ２２．０ ＴＧＡＣＡＴＴＣＧＣＡＴＣＡＧＡＴＴＴＧＴ ＴＴＣＣＴＣＣＡＴＣＧＴＣＴＴＴＧＴＣＣ
ＢｒＳＦ２７－５０ Ａ５ ４７．０ ＧＴＣＧＡＧＡＧＡＴＴＣＣＣＴＧＴＴＣＧ ＡＧＧＧＡＧＡＡＴＧＡＧＣＡＡＡＡＧＣＡ
ＢｒＳＦ１７６－１３ Ａ５ ５８．３ ＴＴＧＧＴＴＣＡＡＡＴＴＡＴＴＴＴＴＡＡＴＧＧＡＡＧ ＡＡＡＣＣＣＣＡＧＡＴＴＴＴＣＡＴＣＡＴＴＴＴ
ｐｒ２２ Ａ５ ６０．５ ＣＧＣＡＧＡＡＧＣＴＴＣＣＡＣＧＴＴ ＧＡＣＡＡＴＡＣＣＣＡＡＴＣＣＡＡＣＧＧ

ＣＮＵ４５８ Ａ５ ６４．０ ＧＧＧＧＴＧＡＡＴＣＴＴＧＧＡＴＧＡＧＧ ＣＴＧＡＣＧＧＡＴＴＣＣＣＡＡＣＧＡＡＴ
ＢｒＳＦ１６－２２５ｂ Ａ５ ６８．０ ＴＴＣＴＧＴＣＣＡＧＣＴＧＣＡＡＴＣＡＣ ＡＧＣＡＴＣＡＣＴＡＧＣＴＴＣＧＣＣＡＴ
ＧＳＳＲ０３５ Ａ５ ６８．２ ＧＣＣＧＡＧＡＡＧＡＡＧＡＣＡＡＡＣＧＡ ＴＣＣＴＴＣＡＡＣＣＡＴＧＧＣＴＴＣＴＣ
ＦＩＴＯ２９８ Ｃ１ ５６．２ ＡＴＣＴＡＴＣＣＡＣＣＴＣＣＴＴＣＴＴＴＣ ＴＣＣＡＣＡＣＣＡＡＴＣＣＴＣＧＣＣ
ＳＦ１４１６４ Ｃ１ ５７．２ ＡＡＡＴＣＣＡＡＡＣＣＣＡＣＡＡＣＣＡＡ ＣＣＣＡＴＣＡＣＡＧＡＧＧＣＡＡＧＡＧＴ
ｎｓ０６９ Ｃ４ １６．４ ＴＣＡＡＡＧＡＣＴＧＡＡＧＧＣＣＡＴＧＧＣＧＡ ＡＡＧＣＡＴＣＴＴＡＣＣＴＴＴＧＡＣＧＡＧＧＡＡＡＴＴＧＴＡＧＡＧＴＴ
ＢｒＳＦ４５－４０ Ｃ９ ７．１ ＧＣＡＣＡＴＡＡＴＧＡＡＡＴＴＧＣＧＧＡＴ ＡＡＴＧＴＣＣＣＡＣＡＣＧＡＴＣＡＴＴＴＴ
ＢｒＢＡＣ２６８ Ｃ９ １０．２ ＡＡＴＧＴＣＣＣＡＣＡＣＧＡＴＣＡＴＴＴＴ ＧＣＡＣＡＴＡＡＴＧＡＡＡＴＴＧＣＧＧＡＴ

　　注：距离ＱＴＬ的最高峰值≤１ｃＭ的标记
　　Ｎｏｔｅ： ｌｉｎｋａｇｅｍａｒｋｅｒｓｈａｄｌｅｓｓｔｈａｎ１ｃＭｄｉｓｔａｎｃｅｆｒｏｍｔｈｅｐｅａｋｏｆｔｈｅＱＴＬ
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图２　主花序有效角果数ＱＴＬ在染色体上的定位
Ｆｉｇ．２　ＩｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆＱＴＬｓｆｏｒｅｆｆｅｃｔｉｖｅｓｉｌｉｑｕｅｎｕｍｂｅｒｏｎｍａｉｎｉｎｆｌｏｒｅｓｃｅｎｃｅｏｎｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ

　　本试验还得到了这１０个 ＱＴＬ区间的１６个连
锁标记，其中有８个连锁标记距离这１０个 ＱＴＬ的
最大峰值不足１ｃＭ（表４），它们是：ＧＳＳＲ１３４（武汉
－２０１０，Ａ１）、ＢｒＳＦ１６２－９（青海 －２０１１，Ａ１）、
ＳＦ２２７６７（武汉 －２０１０，Ａ３）、ＢｒＳＦ２７－５０（襄阳 －
２０１２，Ａ５）、ＣＮＵ４５８（阳逻－２０１１，Ａ５）、ＳＦ１４１６４（阳
逻－２０１１／阳逻－２０１２，Ｃ１）、ｎｓ０６９（武汉－２０１０，Ｃ４）

和ＢｒＢＡＣ２６８（阳逻－２０１１／阳逻－２０１２，Ｃ９），距离其
对应ＱＴＬ的最大峰值分别为０．１、０．０、０．８、０．０、１．０、
０．９、１．０和０．７ｃＭ。这１６个ＱＴＬ区间连锁标记的引
物序列如表４所示。利用 ＷｉｎＱＴＬＣａｒｔｏｇｒａｐｈｅｒ２．５
软件的单标记分析的方法，对染色体上的标记进行检

验，结果表明，ＱＴＬｓ区间的１６个连锁标记与主花序
有效角果数都显著相关（Ｐ＜０．０５）（表５）。

５孙美玉等：甘蓝型油菜主花序有效角果数ＱＴＬ定位



表５　ＱＴＬ区间的连锁标记与ＤＨ群体主花序有效角果数的相关性
Ｔａｂｌｅ５　ＣｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓｂｅｔｗｅｅｎｌｉｎｋａｇｅｍａｒｋｅｒｓｉｎＱＴＬｓｒｅｇｉｏｎａｎｄｅｆｆｅｃｔｉｖｅ

ｓｉｌｉｑｕｅｎｕｍｂｅｒｏｎｍａｉｎｉｎｆｌｏｒｅｓｃｅｎｃｅｏｆＤＨｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
试验
Ｔｒｉａｌ

ＱＴＬ位置
ＱＴＬｐｏｓｉｔｉｏｎ

ＱＴＬ区间
ＱＴＬｒｅｇｉｏｎ

连锁标记
Ｌｉｎｋａｇｅｍａｒｋｅｒ

Ｐ值
Ｐｖａｌｕｅ

武汉－２０１０
Ｗｕｈａｎ－２０１０

Ａ１ ６０．４－６５．２ ＧＳＳＲ１３４ ０．００４

ＢｒＳＦ１６２－９ ０．０１８

Ａ３ １９．６－２２．７ ＳＦ２２７６７ ０．００４

ＢｒＳＦ１６６－９ ０．０１３

Ｃ４ １０．６－１９．６ ｎｓ０６９ ０．００２

阳逻－２０１１
Ｙａｎｇｌｕｏ－２０１１

Ａ５ ５４．１－５５．９ 无Ｎｏｎｅ
Ａ５ ５８．２－７５．５ ＢｒＳＦ１７６－１３ ０．０１６

ｐｒ２２ ０．００２

ＣＮＵ４５８ ０．００５

ＢｒＳＦ１６－２２５ｂ ０．０２８

ＧＳＳＲ０３５ ０．０４１

Ｃ１ ５５．９－５８．９ ＦＩＴＯ２９８ ０．０１１

ＳＦ１４１６４ ０．０１６

Ｃ９ ４－１７．３ ＢｒＳＦ４５－４０ ０．００４

ＢｒＢＡＣ２６８ ０．０２７

青海－２０１１
Ｑｉｎｇｈａｉ－２０１１

Ａ１ ６２．９－６８．５ ＧＳＳＲ１３４ ０．０２３

ＢｒＳＦ１６２－９ ０．０３５

Ｃ６ ２８．４－３４．２ 无Ｎｏｎｅ

阳逻－２０１２
Ｙａｎｇｌｕｏ－２０１２

Ｃ１ ５６．８－５８．８ ＳＦ１４１６４ ０．０２４

Ｃ９ ４．７－１７ ＢｒＳＦ４５－４０ ０．００２

ＢｒＢＡＣ２６８ ０．００４

襄阳－２０１２
Ｘｉａｎｇｙａｎｇ－２０１２

Ａ１ １２０－１３２．８ ＢｒＳＦ４９－３２ ０．０３４

Ａ５ ４３．９－４８．６ ＢｒＳＦ２７－５０ ０．００７

Ａ５ ５３．９－５５．９ 无Ｎｏｎｅ

３　讨论

与吴建忠［１６］利用 ＤＨ群体的主花序有效角果
数的ＱＴＬ相比，本研究检测到的１０个 ＱＴＬ在表型
变异、加性效应和 ＬＯＤ值都更大，能解释的表型变
异为９．３３％～３１．６０％，ＬＯＤ值是２．５１～５．３７，加性
效应是２．７１～８．０９。其原因一方面可能来自亲本
间较大的遗传差异（两个品系 ＺＹ０３６和５１０７０的主
花序有效角果数相差２０个左右）；另一方面可能是
因为本实验构建的甘蓝型油菜遗传连锁图谱质量好

（覆盖总长度是２２６５．５４ｃＭ，标记之间的平均图距
４．３０ｃＭ）。

为了更好地了解主花序有效角果数的遗传机

理，我们在五个不同的环境中展开试验。结果表明

甘蓝型油菜ＤＨ群体的主花序有效角果数存在非常
大的环境效应。ＤＨ群体在阳逻 －２０１１主花序有效
角果数最大值要比其在青海 －２０１１和襄阳 －２０１２
多１０个，其它实验之间的主花序有效角果数也有一
定的差异。这主要是五个地点年份环境条件不同，

包括雨水、光照、气温或土壤肥力等存在很大的不

同。另外，所检测到的ＱＴＬ也受环境的影响。１０个
ＱＴＬ中在染色体Ａ１、Ａ５、Ｃ１和Ｃ９上的４个 ＱＴＬ都

可以在两个试验中重复检测到。但是这４个 ＱＴＬ
的表型变异、ＬＯＤ值和加性效应值存在着较大的差
异。另外６个 ＱＴＬ只能在特定的地理位置或特殊
的年份可以检测到，如 ＱＴＬ（青海 －２０１１，Ｃ６）的表
型变异、ＬＯＤ值和加性效应都很大，只在青海这个
特殊的地理位置检测到，在武汉、阳逻和襄阳这三处

都没有检测到。这可能是因为有的染色体区域在不

同的遗传背景下都存在控制主花序有效角果数遗传

的潜力，而有的染色体区域只能在特定的遗传背景

下可以控制主花序有效角果数的遗传。本研究检测

到的１０个ＱＴＬ分布在７条染色体 Ａ１、Ａ３、Ａ５、Ｃ１、
Ｃ４、Ｃ６和 Ｃ９上。与以前的报道相比［１５，１６］，除染色

体Ｃ４上都能检测到以外，其它的 ＱＴＬ还分布在不
同的染色体上。这可能是因为每一个遗传分离群体

都存在自己特有的遗传限定因子。

品系ＺＹ０３６和５１０７０的主花序有效角果数相
差２０个左右，说明ＺＹ０３６与５１０７０的等位基因存在
着较大的差异。而且在甘蓝型油菜 ＤＨ群体或 ＲＩＬ
群体中，主花序有效角果数的等位基因的增效作用

往往来自主花序有效角果数比较多的亲本。高必

军［１５］检测到的５个 ＱＴＬ均由中双４号的等位基因
起增效作用，吴建忠［１６］检测到 ３个 ＱＴＬ均由甲

６ 中国油料作物学报　２０１３，３５（１）



Ａ１７７的等位基因起增效作用。我们得到的 １０个
ＱＴＬ中，有６个（６０％）增加主花序有效角果数的等
位基因来自ＺＹ０３６。同时这１０个ＱＴＬ区间的１６个
连锁标记中有８个距离这１０个 ＱＴＬ的最高峰值不
足１ｃＭ。这些连锁标记有望用于甘蓝型油菜的主花
序有效角果数分子标记辅助选择（ＭＡＳ）育种。

４　结论
通过对主花序有效角果数上有显著差异的两亲

本ＺＹ０３６和５１０７０的后代 ＤＨ群体进行研究，定位
了１０个主花序有效角果数ＱＴＬ，分布在７条染色体
Ａ１、Ａ３、Ａ５、Ｃ１、Ｃ４、Ｃ６和Ｃ９上，在Ａ１、Ａ５、Ｃ１和Ｃ９
染色体上的４个 ＱＴＬ可以在２个不同的试验中重
复检测到；得到ＱＴＬ区间的１６个连锁标记，其中有
８个距离ＱＴＬ的最大峰值不足１ｃＭ。
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