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摘要：定位甘蓝型矮秆直立株型油菜的株高基因，解析矮秆性状的遗传规律，对油菜育种的产量具有重要意义。通过甘

蓝型三系油菜（不育系 5824ci× 恢复系 5771r）杂交，在 F1 中发现变异单株，命名“DW871”。经多代自交，从群体中选取纯

合矮秆和对应纯合高秆杂交，从杂交后代分离群体中分别选取 47 个矮秆、47 个高秆和 10 个纯合矮秆材料，分别构建基因池。

利用 BSA-seq 简化基因组测序技术，以 47 个矮秆与 47 个高秆，10 个纯合矮秆与 47 个高秆进行关联分析（BSA），从 47 个矮

秆与 47 个高秆基因混合池间检测到差异 SNP 共 121998 个，非同义突变 SNP 共 1582 个，在 ChrA10 染色体上定位 1 个显著

关联区域，区间长度 6.39 Mb，含 1405 个候选基因；从 10 个纯合矮秆与 47 个高秆基因混合池间共获得 1752011 个 SNP，非同

义突变 SNP 共 27723 个，InDel 518420 个，在 ChrA03、ChrA04、ChrA06、ChrA07、ChrA10 和 ChrC03 上定位共 19 个与性状

相关的候选区域，区间长度 5.35 Mb，含 1143 个候选基因。然而由于未达到理论阈值，这个区域很可能是假阳性区域，需要进

一步验证。47 个矮秆基因混池和 10 个纯矮秆基因混池在 ChrA10 染色体上定位的关联区域互相重合，重合区间为 1.83 Mb。
本研究在 ChrA10 染色体上定位 1 个与 DW871 株高性状显著关联区间，这一研究结果为精细定位甘蓝型矮秆直立株型油菜

株高性状基因奠定了良好基础。
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Abstract：Genetic identification of the functional genes causing the erect dwarf-type are of great significance 
in academic study and rapeseed breeding. We previously identified a naturally-occurred dwarf mutant（named 
DW871）from a single F1 plant by crosses of sterile line 5824×recovery line 5771R. By making crosses between 
the homozygous mutant with a homozygous wild-type line，47 dwarf rods（DR），47 high rods（HR）and 10 
homozygous dwarf rod lines（HDR）were identified for a genetic mapping study. Three bulks were subjected 

收稿日期：2019-05-14　　修回日期：2019-07-11　　网络出版日期：2019-09-06
URL：http://doi.org/10.13430/j.cnki.jpgr.20190514001
第一作者研究方向为植物生态，E-mail:1547649286@qq.com
通信作者：张显强，研究方向为喀斯特植物生理生态，E-mail: zhangxiangqiang@126.com 
　　　　 李超，研究方向为植物遗传育种，E-mail:gzlichao@126.com
基金项目：贵州省科学技术基金重点项目（黔科合基础［2017］1415）；贵州省优秀青年科技人才项目 ( 黔科合平台人才［2017］5642)；贵州

省支撑计划重点项目 ( 黔科合支撑［2017］2568 号 )；贵州省人才基地（RCJD2018-14）；贵州植物保育技术应用省级工程研究中心

Foundation project：Guizhou Science and Technology Foundation Key Project (Guizhou Science and Technology Foundation ［2017］ 1415)， 
Guizhou Excellent Youth Science and Technology Talents Project (Guizhou Science and Technology Cooperation Platform 
Talents ［2017］ 5642)，Guizhou Provincial Support Plan Key Project (Guizhou Science and Technology Cooperation Support 

［2017］ 2568)，Guizhou Talent Base (RCJD2018-14)，Guizhou Provincial Engineering Research Center for Plant Conservation 
Technology Application

植物遗传资源学报 2020，21（1）：83-93
Journal of Plant Genetic Resources DOI：10.13430/j.cnki.jpgr.20190514001



84 植　物　遗　传　资　源　学　报 21 卷

for simplified genome sequencing technology（BSA-seq），in order to achieve the preliminary mapping of the 
underlying functional genes. A total of 121998 SNPs were detected between 47 dwarves and 47 high-stem mixed 
gene pools. 1582 SNPs resulting in non-synonymous mutations were located on ChrA10 chromosome，Interval 
length is 6.39 Mb，including 1405 candidate genes. Out of 1752011 SNPs that were obtained between HR and 
HDR pools 27723 SNPs led to the non-synonymous mutations. A total of 19 candidate loci were mapped on 
ChrA03，ChrA04，ChrA06，ChrA07，ChrA10 and ChrC03，Interval length is 5.35 Mb ，including 1143 candidate 
genes. However，these locus showed un-significant associations and need to be further verified. Interestingly，the 
association region on the ChrA10 chromosome was revealed by cases and a coincidence interval of 1.83 Mb was 
suggested. As a summary，the qualitative locus controlling the plant height in DW871 was mapped on ChrA10 
chromosome，and this result laid a good foundation for the future fine mapping of the functional gene in Brassica 
napus L.

Key words：Brassica napus L；plant height gene；BSA-seq technology 

油菜（Brassica napus L.）是重要的油料作物，

是植物油脂的第三大来源。株高是产量相关的重要

农艺性状，也是影响油菜倒伏的因素之一。油菜倒

伏后对产量和品质有重要影响，贺亚军等［1］和郑本

川等［2］分析油菜倒伏后产量与品质变化，一般减产

10%~30%，严重时可达到 60%，倒伏油菜含油量也

比正常油菜低 10%~30%。张书芬等［3］研究表明，

株高为 1.2~1.3 m 的矮秆油菜不仅增强了抗倒伏性

而且更适合机械化收获，一些相对较矮的油菜品种

（如中双 11 和圣光 127）已经在生产上推广和应用，

这些品种抗倒伏能力强。目前，发现并鉴定的油菜

矮秆材料较少，可利用的矮秆有效基因不多，油菜株

高调控的分子基础研究有限，导致矮化新品种选育

及大面积推广进展缓慢。因此，进一步挖掘和鉴定

油菜矮秆突变体，定位控制矮秆油菜株高性状基因，

解析株高形成的分子基础，对油菜矮化育种及推广

应用具有重要的促进作用［4-5］。

在油菜基因组公布及测序技术高速发展之

前，油菜及其两个亚种白菜和甘蓝相关的遗传连

锁图谱的构建为油菜功能基因的定位提供了便

利。在对矮秆突变体矮秆表型的遗传属性鉴定

的基础上，研究者采用 BSA 法结合遗传图谱上

的标记分析开展了矮秆基因的定位与克隆工作。

Muangprom 等［6-7］和唐丁等［8］采用 BSA 方法将

白菜矮秆基因 DWF2 定位在了白菜 A6（IM）连锁

图的底端。2010 年，Liu 等［9］利用油菜 92-B10 双

单倍体的 EMS 诱变体，从 A6 染色体上克隆了一

个编码 DELLA 蛋白并作为赤霉素信号受体的半

显性矮秆突变体基因 ds-1（BnRGA）。2011 年，

Zeng 等［10］将突变体 bnaCdwf 矮秆表型的矮秆基

因 BnaCDWF 定位到油菜 C8（N18）连锁群上，

其与左右两侧最近的 AFLP 标记 EAl0MC09 和

EAl2MC02 的图距分别为 0.2 cM 和 0.05 cM。杨

朋娜等［11］和 Sun 等［12］通过 SSR 和 SRAP 标记结

合 BSA 法将矮秆基因 ndf1 定位在油菜 C3（N13）
连锁群上，ndf1 与最近的 SSR 连锁标记 Nal2-E02
的 图 距 为 6.34 cM。Wang 等［13］用 EMS 诱 变 油

菜纯系 NJ7982 的显性矮秆突变体 Bndwf1 和中

双 11 衍生的回交分离群体，将 BnDWF 基因该位

点精细定位到 A9 染色体 152 kb 的区段，并从 14
个注释基因中鉴定了 7 个候选基因。2016 年，

Wang 等［14］利用油菜的 SNP 芯片结合 QTL 作图

分析，将控制油菜矮秆突变体 Bndwfl 矮化表型的

主 效 基 因 BnDWFl 和 突 变 体 Bndwf/dcll 的 主 效

矮化基因 BnDWF/DCLl 定位在油菜 A9 染色体 
2.4 cM 和 C5 染色体 6.58 cM 的遗传区间。进一步

利用目标区间的 scaffold 序列信息开发 SSR 标记

将候选区段分别缩小到 A9 染色体 152 kb 和 C5 染

色体 175 kb 的物理区间。2017 年，赵波［15］和 Zhao
等［16］以甘蓝型油菜矮秆突变体 ds-3 为材料，对株

高基因 DS-3 进行遗传定位并克隆了编码赤霉素

（GA）信号转导抑制因子 DELLA 蛋白的 BnaC07.
rga-ds 基因；对油菜矮秆突变体 ds-4 的矮秆基因

进行了精细定位，结果将 DS-4 锁定在 SNP32 和

SNP40 之间，对应于甘蓝型油菜“Darmor-bzh”基

因组 C05 染色体上长度约为 475 kb 的区间内。

从上述内容可知目前克隆的油菜矮秆基因很

少，多数处于定位阶段。究其原因主要是甘蓝型油

菜基因组数据库不够完善以及甘蓝型油菜基因组的

复杂性，这很大程度上降低了连锁标记开发的成功

率，影响了定位进程。但随着芯片技术和高通量测

序的发展，以 SNP 单核苷酸多态性和 InDel 插入缺
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失标记为主的定位标记的应用及其基因型分析效率

的提高，将大大加快油菜功能基因定位和克隆速度。

甘蓝型矮秆油菜 DW871 具有整个生育期处于直立

状态，株高 130~140 cm，株型紧凑，完全抗倒伏，结

角密度集中，与现有报道的矮秆油菜完全不属于同

一类型，产量潜力大，是在我国具有特色，有利于机

械化栽培的矮秆种质资源［17-18］。拟通过 BSA-seq
方法研究 DW871 株高株型性状的基因遗传机制，

为一步基因克隆及综合利用奠定基础。

1　材料与方法

1.1　植物材料

2008 年，从甘蓝型三系杂交油菜［不育系

（5824ci）× 恢复系（5771r）］品系试验 F1 中发现的

变异单株（命名为 DW871），后经过 4 代自交纯合，

育成稳定遗传的甘蓝型油菜矮秆新材料 DW871。
该株系矮秆单株后代性状表现稳定，农艺性状表现

为主序花蕾段比同源正常高秆系平均长 12.5 cm，花

序生长特性、开花习性等与甘蓝类似的标记性状，节

间短，木质部厚，抗倒性特强，株型紧凑，分枝位低，

一次有效分枝数多，果枝硬，着果密度达 1.8 cm 左

右，收获指数为 0.37，其品质表现为双低，杂黄籽，平

均含油量 47.6%，丰产性与同源高秆系相当，是甘蓝

型油菜新型矮秆种质资源。

张瑞茂等［17］分别以 DW871 为父母本，通过构

建不同世代的群体对该品系的株高性状进行遗传分

析，结果表明 DW871 株高性状是由 1 对显性主基

因控制，不存在细胞质效应，但是存在修饰基因的影

响，表现出数量性状的遗传特征。

1.2　株高（矮秆、高秆）基因池构建

2015 年，将杂合矮秆进行套袋自交（第 7 代）。

2016 年春季，根据田间植株性状，从分离的后代中，

分别提取株高性状为矮秆型和高秆型植株各 47 株

的全基因组 DNA，矮秆编号 DW1（1~47），高秆编

号 HR（1~47）；提取纯合矮秆植株全基因组 DNA，

编号 DW2（1~10），分别构建矮秆群体 DW1（1~47）、
DW2（1~10）和高秆群体 HR（1~47）3 个基因混 
合池。

使用十六烷基三甲基溴化铵（CTAB）方法［19］

对供试材料进行全基因组 DNA 提取。用 Nanodrop 
2000 UV-Vis 分光光度计（NanoDrop，Wil-mington，
DE，USA）分析 DNA 浓度和质量，并将浓度调至

50 ng/μL 后，等体积混合后建成 2 个株高表现极端

的子代基因组混合池，其中矮秆性状基因池 1 个，纯

合矮秆基因池 1 个，纯合高秆性状基因池 1 个。

1.3　测序文库构建

选择已测序完成的甘蓝型油菜（Brassica napus L.）
基因组作为参考基因组（下载地址：http：//www.
genoscope.cns.fr/brassicanapus/data/），根据基因组大

小以及 GC 含量等信息作为参考基因组进行电子酶

切预测，利用限制性内切酶对基因进行酶切，加上带

有 barcode 的接头后，对每个样品进行扩增，然后混

合样品。样品检测合格后，用超声波的方法将 DNA
随机打断成 350 bp 的片段，DNA 片段经末端修复、

3' 端加 A、加测序接头、纯化、PCR 扩增完成测序

文库的构建。文库经质检合格后通过北京的 Bio- 
marker Technologies 公司利用 Illumina HiseqTM 2500 

（Illumina，Inc；San Diego，CA，USA）测序平台进

行双末端测序。群体株高基因混合池测序深度

≥50X。在测序过程中，对每个循环进行实时监测，

分析 Q30 和 GC 含量，保证测序质量。

1.4　欧氏距离关联分析方法

欧氏距离（ED，Euclidean Distance）算法，是利

用测序数据寻找混池间存在的显著差异标记，并以

此评估与性状关联区域的方法［20］。理论上，群体分

离分析法（BSA，bulked segregant analysis）项目构

建的 2 个混池间除了目标性状相关位点存在差异，

其他位点均趋向于一致，因此非目标位点的欧氏距

离值应趋向于 0。欧氏距离值越大表明该标记在两

混池间的差异越大。

1.5　多态性位点检测

多态性位点检测主要使用 GATK［21］软件工具

包实现。根据过滤后测序序列在参考基因组的定位

结果，使用 Picard［22］进行去重复（Mark Duplicates）、
GATK 进行局部重比对（Local Realignment）、碱基质

量值校正（Base Recalibration）等预处理，以保证检

测得到的 SNP 准确性，再使用 GATK 进行多态性位

点的检测，过滤，并得到最终的多态性位点。

1.6　候选区域内基因注释

利用 BLAST［23］软件对候选区间内编码基因进

行 GO［24］、COG［25］、KEGG［26］、NG、NT、trEMBL、

Swiss-Prot 等多个数据库深度注释，通过详细的注

释，快速筛选候选基因。

2　结果与分析

2.1　测序数据统计与评估

对 3 个样本 DNA 进行测序，DW1 混池获得

721.39 Mb 测序序列，DW2 混池获得 133.90 Mb 测
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序序列；HR 混池获得 648.32 Mb 测序序列，3 个

样品混池平均 Q30 比例为 94.66%，平均 GC 含量

为 39.05%。依据甘蓝型油菜（Brassica napus L.）
基因组进行基因比对，DW1 混池和 HR 混池基因

组覆盖深度分别是 79.00X、70.00X，基因组覆盖度

分别为 95.55%、95.35%。DW2 混池基因组覆盖度

约为 94.24%，基因组覆盖深度约为 18 X（表 1），

DW2 混池覆盖深度较其他 2 个混池小，可能原因

是由于矮秆样本量少。根据染色体各位点的覆盖

深度情况进行作图，基因组覆盖深度在染色体上的

分布比较均匀，认为测序随机性比较好。3 个基因

池的染色体覆盖深度分布分别见图 1、图 2、图 3，
图上深度不均一的地方可能是由于重复序列、PCR
偏好性引起的。

表 1　样品测序数据统计
Table 1　Statistics of the sequencing datasets

样品

Sample
测序数据（Mb）

Read number
过滤后数据（Mb）

Clean Reads
过滤后碱基数（Mb）

Clean Base
Q30

（%）

GC
（%）

平均覆盖深度（X）

Av-depth
基因组覆盖度（%）

Genome coverage

HR 648.32 324.16 81656.93 95.92 40.12 70.00 95.35

DW1 721.39 360.69 90857.89 95.78 38.99 79.00 95.55

DW2 133.90 66.95 20056.12 92.27 38.05 18.00 94.24

Q30：质量值大于等于 30 的碱基占总碱基数的百分比；GC：样品 GC 含量；基因组覆盖度：参考基因组上被测序序列覆盖到的碱基数占基因

组的百分比。

Q30：the percentage of bases with a mass value greater than or equal to 30 as a percentage of the total number of bases，GC ：Sample GC content，
Genome coverage：the percentage of bases covered by the sequence in the reference genome

图 1　HR 混池基因组覆盖深度在染色体上分布
Fig.1　Distribution of genome coverage depth on chromosomes in HR mixing pool
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图 2　DW1 混池基因组覆盖深度在染色体上分布
Fig.2　Chromosomal distribution of sequencing coverage depth in DW1 pool

图 3　DW2 混池基因组覆盖深度在染色体上分布
Fig.3　Chromosomal distribution of sequencing coverage depth in DW2 pool
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2.2　多态性位点检测与注释

根据样品过滤后测序序列与参考基因组的比对

及 SnpEff［27］注释结果，汇总 3 个基因池之间差异的

变异位点，DW1 混池与 HR 混池间共检测差异 SNP 
121998 个，其中基因内 1529 个，引起非同义突变的

SNP 共 1582 个；DW1 混池与 HR 混池间差异 InDel

共有 43319 个，其中基因内 1232 个，发生移码突变

211 个。DW2 混池与 HR 混池间共获得 1752011 个

SNP，其中基因内 23848 个，引起非同义突变的 SNP
共 27723 个；DW2 混池与 HR 混池间共获得 518420
个 InDel，其中基因内 15749 个，发生移码突变 3015
个（表 2）。

表 2　SNP、Indel 统计及注释结果
Table 2　Statistics of SNP and Indel polymorphisms

类型

Type

单核苷酸多态性 SNP 插入缺失标记 Indel

DW1 与 HR 基因混池

DW1 vs HR gene pool
DW2 与 HR 基因混池

DW2 vs HR gene pool
DW1 与 HR 基因混池

DW1 vs HR gene pool
DW2 与 HR 基因混池

DW2 vs HR gene pool

基因间区 Intergenic 57069 799849 17968 206153
基因内 Intragenic 1529 23848 1232 15749
内含子 Intron 1396 22778 974 12035
基因上游区域 Upstream 21407 303205 9141 106155
基因下游区域 Downstream 20128 289770 8187 100210
剪切受体突变 Splice_site_acceptor 6 85 3 59
剪切供体突变 Splice_site_donor 7 72 5 89
剪切区域突变 Splice_site_region 54 960 38 572
起始密码子丢失 Start_lost 4 70 4 57
同义编码突变 Synonymous_coding 2965
非同义编码突变 Non_synonymous_coding 1582 27723
同义终止密码突变 Synonymous_stop 5 83
非同义起始密码子突变 Non_synonymous_start 12
移码突变 Frame_shift 211 3015
密码子插入 Codon_insertion 69 1018
密码子删除 Codon_deletion 57 863
外显子删除 Exon_deleted 1
非密码子插入

Codon_change_plus_codon_insertion
23 396

非密码子删除

Codon_change_plus_codon_deletion
37 564

终止密码子获得 Stop_gained 21 454 8 101
终止密码子丢失 Stop_lost 9 166 6 59
其他 Other 15816 242538 5356 71324
总数 Total 121998 1752011 43319 518420

2.3　关联分析

通过计算 2 个混池间等位基因的基因型频率确

定与目标性状关联的区域。进行关联分析前，首先

对 SNP 和 Indel 进行过滤，过滤标准如下：首先过滤

掉有多个基因型的 SNP 和 Indel 位点，其次过滤掉

序列支持度小于 4 的 SNP 和 Indel 位点，再次过滤

掉混池之间基因型一致的 SNP 和 Indel 位点。在进

行分析时，利用两混池间基因型存在差异的 SNP 位

点，统计各个碱基在不同混池中的深度，并计算每个

位点 ED 值，ED 值越高，代表该点关联效果越好，

DW1 混池与 HR 混池间共得到高质量的可信 SNP

位点 121998 个，根据 Hill 等［20］的 ED 值计算方法，

由 ED 算出的关联值分布如图 4 所示，取所有位点

拟合值的中间值与 3 倍标准差之和作为分析的关

联阈值，计算得 0.0458，chrA10 染色体拟合后的 ED
值超过了显著性关联阈值（图 4），说明 chrA10 染色

体上存在着与 DW871 株高性状有关联的基因。根

据关联阈值判定，在 ChrA10 染色体上 ED 值表现

最高，获得 1 个位于 ChrA10 染色体的关联区域，

总长度为 6.39 Mb，共包含 1405 个基因（候选区间

11.00~17.39 Mb），其中非同义突变 SNP 位点的基因

共 201 个。
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彩色的点代表每个 SNP 位点的 ED 值，黑色的线为拟合后的 ED 值，红色的虚线代表显著性关联阈值。下同

The color point represents the ED value of each SNP locus，the black line represents the fitted ED value，and the red dotted line represents the 
significant correlation threshold. The same as below

图 4　DW1 与 HR 基因混池间 ED 值在染色体上的分布
Fig.4　Distribution of ED value of DW1and HR mixed pool on chromosome 

DW2 与 HR 混池间筛选到高质量的可信 SNP
位 点 2871863 个，InDel 位 点 835978 个。 取 所 有

SNP 位点拟合值的中间值与 3 倍标准差之和作为

分析的关联阈值，计算得 4.07。取所有 InDel 位点

拟合值的中间值与 3 倍标准差之和作为分析的关联

阈值，计算得 3.92，理论上，目标位点及其附近的连

锁位点应趋近于该阈值，因此显著关联的区域附近

应该出现一个较高的峰值。但从结果上看，没有超

过理论阈值的区域，说明本试验中没有发现显著的

定位结果。为了充分利用数据，将阈值降低以寻找

比较可能的定位区域，DW2 混池与 HR 混池间 SNP
关联阈值即为 3.25（图 5），最终得到 13 个区域，分

别是在 ChrA03、ChrA04、ChrA06、ChrA07、ChrA10
和 ChrC03 上，总长度为 6.31 Mb，共包含 1337 个

基因，其中非同义突变 SNP 位点的基因 231 个（表

3）；DW2 与 HR 混池间 InDel 关联阈值降低后为

3.24（图 6），最终得到 16 个区域，总长度为 6.29 
Mb，分别是在 ChrA03、ChrA04、ChrA06、ChrA07、
ChrA10 和 ChrC03 上，共包含 1240 个基因，其中移

码突变 InDel 位点的基因 48 个（表 4）。

图 5　DW2 与 HR 混池间 SNP ED 值在染色体上的分布
Fig.5　Distribution of ED values of SNPs in DW2 and HR mixed poles on chromosomes



90 植　物　遗　传　资　源　学　报 21 卷

表 3　DW2 与 HR 混池间 SNP 关联区域信息统计
Table 3　statistics of SNP associated region information between DW2 and HR mixed pool
染色体编号 Chromosome ID 开始位置 Start 结束位置 End 大小（Mb）Size 基因数 Gene number
chrA03 1210000 1330000 0.12 19
chrA03 870000 1150000 0.28 62
chrA04 13460000 13500000 0.04 5
chrA06 23650000 23970000 0.32 60
chrA06 24100000 24390000 0.29 50
chrA07 20960000 24000000 3.04 674
chrA10 12390000 12390000 0 1
chrA10 12440000 12470000 0.03 7
chrA10 12820000 14730000 1.91 419
chrC03 53480000 53490000 0.01 2
chrC03 53520000 53520000 0 1
chrC03 53620000 53810000 0.19 30
chrC03 53920000 53990000 0.07 7
总数 Total — — 6.31 1337

彩色的点代表每个 InDel 位点的 ED 值，黑色的线为拟合后的 ED 值，红色的虚线代表显著性关联阈值

The color point represents the ED value of each InDel locus，the black line represents the fitted ED value，and the red dotted line represents the 
significant correlation threshold

图 6　DW2 与 HR 混池间 InDel ED 值在染色体上的分布
Fig.6　Distribution of ED association value of InDel in DW2 and HR mixed pool on chromosomes

表 4　DW2 与 HR 混池间 InDel 关联区域信息统计
Table 4　InDel correlation area information statistics 

between DW2 and HR mixed pool

染色体编号

Chromosome ID
开始位置

Start
结束位置

End

大小

（Mb）
Size

基因数

Gene 
number

chrA03 850000 1340000 0.49 96
chrA04 12730000 12770000 0.04 6
chrA04 13460000 13470000 0.01 2
chrA06 23660000 23840000 0.18 32
chrA06 23890000 23940000 0.05 10
chrA06 24210000 24380000 0.17 26
chrA07 21040000 22920000 1.88 405
chrA07 23080000 23110000 0.03 7
chrA07 23290000 23320000 0.03 8
chrA07 23340000 23340000 0 1
chrA07 23360000 23360000 0 1
chrA07 23380000 23380000 0 1
chrA07 23400000 23510000 0.11 24
chrA07 23610000 24000000 0.39 109
chrA10 12870000 14700000 1.83 396
chrC03 53230000 54310000 1.08 116
总数 Total — — 6.29 1240

对 DW2 与 HR 混 池 间 SNP 和 InDel 关 联 区

域进行筛选，DW2 与 HR 混池间 SNP 和 InDel 关
联区域结果取交集，在 ChrA03、ChrA04、ChrA06、
ChrA07、ChrA10 和 ChrC03 上共得到 19 个与性状

相关的候选区域，总长度为 5.35 Mb（表 5）。关联

区域内共包含基因 1143 个，然而由于未达到理论

阈值，这个区域很可能是假阳性区域，需要进一步 
验证。

根据 DW1 基因混池和 DW2 基因混池获得的

候选区域结果，DW1 基因混池和 DW2 基因混池

间获得的关联区域重合，重合区间为 ChrA10 上

12.87~14.70 Mb 处，长度为 1.83 Mb。因此，认为控

制 DW871 矮秆基因极可能位于 ChrA10 关联区域

12.87~14.70 Mb 处。
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表 5　DW2 与 HR 基因混池间关联区域信息统计
Table 5　Statistics of associated area information in DW2 

and HR mixed pool

染色体编号

Chromosome ID
开始位置

Start
结束位置

End

大小

（Mb）
Size

基因数

Gene 
number

chrA03 1210000 1330000 0.12 19

chrA03 870000 1150000 0.28 62

chrA04 13460000 13470000 0.01 2

chrA06 23660000 23840000 0.18 32

chrA06 23890000 23940000 0.05 10

chrA06 24210000 24380000 0.17 26

chrA07 21040000 22920000 1.88 405

chrA07 23080000 23110000 0.03 7

chrA07 23290000 23320000 0.03 8

chrA07 23340000 23340000 0 1

chrA07 23360000 23360000 0 1

chrA07 23380000 23380000 0 1

chrA07 23400000 23510000 0.11 24

chrA07 23610000 24000000 0.39 109

chrA10 12870000 14700000 1.83 396

chrC03 53480000 53490000 0.01 2

chrC03 53520000 53520000 0 1

chrC03 53620000 53810000 0.19 30

chrC03 53920000 53990000 0.07 7

总数 Total — — 5.35 1143

2.4　候选区域内基因注释

根据 BLAST［23］软件对候选区间内编码基因

进行注释筛选，DW1 基因混池候选区域内共注释到

1405 个基因，其中在基因混池间存在非同义突变基

因共注释到 201 个；DW2 基因混池候选区域内共注

释到 1142 个基因，其中在基因混池间存在非同义

突变基因共注释到 202 个，移码突变基因共注释到

46 个（表 6）。

3　讨论

本研究将 BSA-seq 测序技术，成功用于甘蓝

型矮秆油菜株高性状候选基因的检测。初步定位

了甘蓝型矮秆直立株型油菜株高性状基因区域，

在 DW1 与 HR 基因混池间检测到 1 个候选区域，

候选区间位于染色体 ChrA10 上，候选区间范围为

11.00~17.39 Mb，长度是 6.39 Mb；在 DW2 与 HR 基

因混池间共获得 19 个与性状相关的候选区域，分

别位于 ChrA03、ChrA04、ChrA06、ChrA07、ChrA10
和 ChrC03 上，总长度为 5.35 Mb。关联区域内共

包含基因 1143 个，然而由于未达到理论阈值，这个

区域很可能是假阳性区域，需要进一步验证。根据

DW1 基因混池和 DW2 基因混池获得的候选区域结

果，DW1 基因混池和 DW2 基因混池间获得的关联

区域重合，重合区间为 ChrA10 上 12.87~14.70 Mb，
长度为 1.83 Mb。本研究在 ChrA10 染色体上定位

1 个与 DW871 株高性状显著关联区间，这一研究结

果为精细定位甘蓝型矮秆直立株型油菜株高性状基

因奠定了良好基础。

在本研究中，在 DW1 基因混合池与 HR 基因混

合池间 ChrA10 上获得 1 个候选区域，含 1405 个候

选基因，候选区域较大，候选基因数多，暂不能确定

控制株高基因在染色上的精确位置；在 DW2 基因

混合池中，发现 ChrA03、ChrA04、ChrA06、ChrA10
和 ChrC03 上共有 19 个与性状相关的候选区域，

关联区域较多。2 个基因混池分析结果存在很大

差异，原因可能是 DW2 纯合矮秆材料较少；其次是

DW1 基因池中既含有高秆基因也含有矮秆基因，而

纯合矮秆没有高秆基因，造成 2 种分析结果有差异。

在 2 个基因混合池的 ChrA10 上同时定位到候选区

表 6　DW1 基因混池和 DW2 基因混池候选区域内基因注释结果统计
Table 6　Statistics of gene annotations in candidate areas of DW1 mixing pool and DW2 mixing pool

功能注释数据库

Annotated_databases

基因数

Gene number
非同义突变基因数

Non-Syn gene number
移码突变基因数

Frame-shift gene number

DW1 DW2 DW1 DW2 DW2

GO 1233 990 166 169 34

KEGG 351 285 39 26 4

COG 519 431 52 46 10

NR 1403 1141 201 202 46

NT 1391 1128 199 199 45

trEMBL 1403 1141 201 202 46

SwissProt 1064 852 147 144 32

总数 Total 1405 1142 201 202 46
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域，且根据本研究结果关联区域为 12.87~14.70 Mb 
核苷酸处，说明在 ChrA10 上含有控制甘蓝型矮

秆直立株型油菜矮秆基因。另外，DW871 这个

矮秆性状是株高性状还是花序性状的连锁值得进

一步研究，因为只要有特殊的花序性状就是矮秆

材料，故可以理解为一因多效；那么反过来，是矮

秆性状导致花序性状？也是一因多效？都值得 
商榷。

株高受环境条件的影响较大而表型难以准

确鉴定。在甘蓝型油菜 19 个连锁群上都报道有

QTL 分布。定位到最多的 QTL 为 ChrA03（25 个

次）、ChrA01（24 个 次）、ChrC06（24 个 次），最 少

的 为 ChrC05（1 个 次）、ChrC04（2 个 次）、ChrC01
（2 个次）［28-29］。在油菜 ChrA10 上也曾报道有油

菜株高 QTL，在 ChrA10 连锁群上的主效 QTL 区

域内预测到 2 个株高候选基因 BnaA10g07740D 和

BnaA10g12020D［30］，但这 2 个株高候选基因不在

本研究热点区域内。Basunanda 等［31］利用 DH 系

群体在 Chr10 连锁群上定位了株高 QTL，但其贡

献率均较小。张凤启等［32］在 ChrA10 连锁群上定

位株高 QTLqPH10-1（贡献率 9.23%）。Liu 等［9］和

Muangprom 等［33］克隆了 Brrgal-d 和 BnRGA 基因。

赵波［15］和 Zhao 等［16］克隆了控制矮秆性状的矮秆

基因 BnaC07.rga-ds。本研究在 ChrA03、ChrA04、
ChrA06、ChrA10 和 ChrC03 上检测到共 19 个候选

区域。目前，油菜株高遗传研究整体上还处于 QTL
定位阶段，只有少数油菜矮秆基因被成功克隆，不

过随着芯片技术和高通量测序的发展，以 SNP 和

InDel 为主的定位标记的应用及其基因型分析效率

的提高，将大大加快油菜功能基因定位和克隆速度。
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