
植物遗传资源学报 2020，21（3）：716-726
Journal of Plant Genetic Resources DOI：10.13430/j.cnki.jpgr.20190919001

利用棉花优质渐渗系进行纤维品质性状和 
衣分的 QTL 定位

焦梦佳 1，2，陈　煜 2，宋章强 2，霍雪寒 1，2，高　阳 2，周　娟 2，王静静 2，潘　奥 2，

赵程杰 1，2，王芙蓉 1，2，张　军 1，2

（1 山东师范大学生命科学学院，济南 250014；2 农业部黄淮海棉花遗传改良与栽培生理重点实验室 / 山东棉花研究中心，济南 250100）

摘要：纤维品质和衣分是棉花育种改良的主要目标性状。为充分挖掘与纤维品质和衣分相关的优异基因资源，利用海

岛棉优异纤维渐渗系 Sealand（Se）和高产抗逆的陆地棉品种鲁棉研 37 号（L37）为亲本，构建了包含 372 个单株的 F2 群体，

进行遗传图谱的构建和 QTL 定位的研究。从 9628 对引物中筛选到 320 对在亲本中具有多态的标记，多态率约为 3.32%；连

锁分析表明（LOD=6.5），有 248 个标记位点进入连锁群，分布在 26 条染色体上，覆盖区间为 2347.63 cM，约占棉花基因组的

52.76%，平均每条染色体 9.54 个标记，标记间平均间距为 9.50 cM；利用 F2 群体的棉花纤维品质和衣分数据，共定位到 20 个

与纤维品质性状和衣分相关的 QTLs，其中纤维上半部平均长度和整齐度指数各 2 个，断裂比强度 5 个，马克隆值和伸长率各

4 个，衣分 3 个，贡献率为 3.50%~16.82%；与纤维上半部平均长度、断裂比强度和伸长率相关的 11 个 QTLs，增效基因均来自

亲本 Se，与马克隆值、整齐度指数和衣分相关的 9 个 QTLs，增效基因均来自亲本 L37。在 D6 染色体上鉴定到一个含有纤维

上半部平均长度、断裂比强度和马克隆值的 QTL 簇，该区间包含有 148 个基因，通过 GO 富集分析和 KEGG 富集分析，并结

合 TM-1 的转录组数据，获得了 3 个可能与纤维发育相关的基因：Gh_D06G0039、Gh_D06G0142 和 Gh_D06G0145。本研究为

棉花纤维品质和衣分性状 QTL 的精细定位及相关候选基因的筛选奠定了基础。
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QTL Mapping for Fiber Quality and Lint Percentage Traits of Cotton 
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Abstract：Fiber quality and lint percentage are the main target trait of cotton breeding improvement. In 
order to explore the elite genetic resources of fiber quality，a genetic map is constructed and QTLs are detected 
based on an F2 population of 372 individuals derived from a cross between upland cotton Sealand（Se）（a 
superior fibre-quality germplasm of Gossypium hirsutum L. with G. barbadense L. introgressions）and upland 
cotton Lumianyan 37 Hao（L37）（a high-yield G. hirsutum L. cultivar）. A total of 9628 primer pairs were used 
to screen polymorphism between the two parents，and 320 pairs of polymorphic primers were identified. The 
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polymorphic primers accounted for 3.32%. Linkage test（LOD=6.5）indicated that 248 polymorphic loci could 
be mapped into 26 chromosomes and covered a total genetic distance of 2347.63 cM，which was approximately 
52.76% of the cotton genome. The average number of marker loci per chromosome was 9.54，with a mean 
spanning distance of 9.50 cM. Twenty QTLs for fiber quality traits and lint percentage were identified，including 
two for fiber upper half length（FL），two for uniformity（FU），five for fiber strength（FS），four for micronaire

（FM），four for elongation（FE）and three for lint percentage（LP）. These QTLs could explain 3.50%-16.82% 
of the phenotypic variation. The favorable alleles of eleven QTLs for fiber upper half length，strength and fiber 
elongation were derived from Se，while the favorable alleles of nine QTLs for micronaire，fiber upper half 
length，uniformity and lint percentage were derived from L37. A QTL cluster including QTLs for fiber upper half 
length，strength and micronaire and containing 148 genes was identified on D6 chromosome. Three genes related 
to fiber development，Gh_D06G0039，Gh_D06G0142 and Gh_D06G0145，were identified by GO enrichment 
analysis and KEGG enrichment analysis combined with TM-1 transcriptome data. This study laid a foundation 
for fine mapping QTL of fiber quality and lint percentage of cotton and for identifying related candidate  
genes.

Key words：cotton；elite germplasm；Gossypium barbadense L. introgression line；QTL mapping

棉花是重要的经济和油料作物，是纺织工业

的 重 要 原 材 料［1］。 陆 地 棉（Gossypium hirsutum 
L.）是世界上种植最广泛的栽培种，产量占栽培

种棉花总产量的 90% 以上［2］，但与海岛棉（G. 
barbadense L.）相比，陆地棉纤维品质较差，难以

满足现代纺织工业的需求。衣分是构成棉花产量

的重要因素。棉花纤维品质性状包括纤维上半部

平均长度、断裂比强度、马克隆值、整齐度指数和

伸长率等，属于数量性状，易受环境影响［3］。仅仅

依靠传统育种定向提高衣分和纤维品质，不但有

一定的盲目性而且育种周期较长［4］，严重制约选

育高衣分和较优纤维品质材料的进程。近年来，

随着陆地棉［1，5］、海岛棉［6-7］、亚洲棉［8］和雷蒙德氏 
棉［9-10］等棉花参考基因组序列陆续公布，加速了分

子标记的开发利用，为构建棉花高密度遗传图谱提

供了有利条件，促进了棉花纤维品质和衣分 QTL 精

细定位的进程［11］。

开发与纤维品质性状和衣分相关的分子标记需

要寻找有效的数量性状位点（QTL，quantitative trait 
loci），前人已利用 RIL、BC、F2∶3 等群体开展了棉花

纤维品质性状和衣分相关的 QTL 定位研究［12-13］。

Ma 等［14］以 GX1135 和 GX100-2 为亲本构建重组

自交系和回交群体，鉴定到 63 个纤维品质 QTLs，
其中 7 个 QTLs 在两个群体中稳定存在，表型变异

率为 7.69%~23.05%；Diouf 等［15］以 CCRI35 为母

本，NH 为父本，构建 F2∶3 群体，定位到 48 个与纤维

品质相关的 QTLs，8 个与衣分相关的 QTLs；Dong
等［16］以 403 份陆地棉为材料，在 6 种不同环境下分

别进行了棉花纤维品质性状的测定，并利用 201 个

有多态性的 SSR 标记进行基因分型，获得了与纤维

品质相关的 39 个多态性位点；李超等［17］培育了一

套以中棉所 8 号为背景的海岛棉染色体片段置换

系，鉴定到 41 个与纤维品质相关的 QTLs，7 个与衣

分相关的 QTLs；Huang 等［18］对多亲本高级世代杂

交群体进行关联分析，共有 52 个 QTLs 与 6 个纤维

品质性状相关；王娟等［19］以 214 个 SSR 标记对 118
份陆地棉种质资源的产量性状进行关联分析，其中

14 个 SSR 标记与衣分相关联；Jia 等［20］采用含有

137 个家系的重组自交系（RIL）进行纤维品质的

QTL 定位，获得了 186 个与纤维品质相关的 QTLs。
这些研究为棉花纤维品质性状和衣分的 QTLs 定位

提供了参考。

近年来，利用渐渗系进行优异基因的聚合和

数量遗传研究成为作物遗传育种和遗传资源领

域研究的热点之一［21-23］。现已有多种作物建立

了染色体单片段渐渗系群体，并利用其开展重要

农艺性状 QTL 定位研究及相关基因的功能验证，

如水稻［24］、小麦［25］、大豆［26］和番茄［27］等。Wang 
等［3，13，28-29］和 Chen 等［30］利用鲁原 343（含有海岛

棉优异纤维位点）与鲁棉研 22 号构建 F2、RIL 和次

级渐渗群体等进行纤维品质 QTL 的定位，获得一些

优异主效 QTL 位点。Shi 等［31］利用陆地棉 CCRI36
与 海 岛 棉 Hai1 构 建 4 个 回 交 世 代 群 体（BC1F1、

BC1S1、BC2F1 和 BC3F0），鉴定到 23 个稳定的 QTLs，
为深入解析纤维品质和产量性状的遗传基础提供了 
帮助。
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本研究利用尚未报道的具有海岛棉渐渗片段

的优异种质 Sealand（Se）和高产的鲁棉研 37 号

（L37）为亲本，组配遗传群体，进行 QTL 定位，挖掘

其优异基因资源，鉴定控制优异纤维品质性状和衣

分的关键基因，为后续纤维品质性状和衣分的精细

定位及分子标记辅助选择育种奠定基础。

1　材料与方法

1.1　试验材料

本研究以陆地棉鲁棉研 37 号（L37）为母本、

Sealand（Se）为父本，构建 F2 群体。于 2018 年 4
月 30 日在山东棉花研究中心临清试验站种植亲本、

F1 和 F2 群体，按照常规的生产方式进行田间管理。

其中 L37 是山东棉花研究中心于 2009 年通过山东

省审定、2015 年苏丹国家审定和 2017 年河北省审

定且目前是黄河流域大面积推广的主栽品种，衣分

高，结铃性和抗逆性强；Se 是含有海岛棉优异渐渗

片段的优异种质系，本课题组经过 5 年 10 代（海南

自交加代）的连续自交纯合，目前是纯度较高的优

异纤维种质系。

1.2　纤维品质性状和衣分的测定及数据分析

2018 年 10 月按单株收取各材料的成熟棉花

纤维，每个单株取 8 个中部内围铃，并分别称取纤

维样品的籽棉和皮棉重量，计算衣分。同时，每份

纤维样品取 20 g 棉样送至农业部棉花品质监督检

验测试中心（中国农业科学院棉花研究所）进行纤

维品质测定（利用 HVI900 测定），包括 5 个与纤维

品质相关的性状指标：纤维上半部平均长度、断裂

比强度、马克隆值、整齐度指数和伸长率。纤维品

质和衣分表型性状的描述统计和相关性分析分别

采用 SPSS 和 R 语言 psych 包中的 describe 函数及

PerformanceAnalytics 包的 chart.Correlation 函数进

行计算和绘图。

1.3　DNA 提取及 SSR 分子标记的检测

用改良后的 CTAB 法［32］对亲本、F1 和 F2 群体

的棉花单株叶片进行基因组 DNA 提取。选用 9628
对引物对 2 个亲本进行多态性检测，部分引物序列

从网站 http：//www.cottonmarker.org/ 下载；编号为

Indel 的为本实验室开发的 InDel 标记。筛选获得

320 对多态性引物，多态率为 3.32%。用筛选出的

多态性引物对 F2 群体单株进行 DNA 扩增检测（F2

大群体为 2106 株，其中 372 个单株用于初步定位）。

引物由上海生物工程股份有限公司合成，DNA 的检

测采用 PAGE 电泳和银染的方法［33］。

1.4　遗传连锁图谱构建及 QTL 定位

利用 JionMap 4.0 软件进行标记的遗传连锁

分析，构建遗传连锁图谱，其中 LOD 值取 6.5，步长

为 0.5 cM，采用 Kosambi 的作图函数作图［34］。利用

WinQTLCart 2.5 软件（http：//statgen.ncsu.edu/qtlcart/
WQTLCart.htm）对各性状数据结合构建的遗传连

锁图谱进行复合区间作图（CIM，composite interval 
mapping）分析，步长为 1.0，置换次数为 1000。使

用 Map Chart 2.2［35］软件绘制含 QTL 分布的连锁

图谱。QTL 以 q+ 性状名称英文缩写 + 染色体 +
同一染色体上控制该性状 QTL 的顺序编号。如：

qFL-A3-1 表示在 A3 染色体上控制纤维长度的第 1
个 QTL［36］。部分 QTL 区间内基因采用 GO 富集分

析和 KEGG 富集分析。

2　结果与分析

2.1　纤维品质性状及衣分的表型分析

分别用 SPSS 和 R 语言软件对 L37、Se 两亲本

和 F2 群体的 6 个性状（纤维上半部平均长度、断裂

比强度、马克隆值、整齐度指数、伸长率和衣分）进

行了 T 检验和描述性统计（表 1）。亲本 L37 和 Se
的纤维品质性状（纤维上半部平均长度、断裂比强

度和马克隆值）和衣分存在极显著差异。F2 群体的

偏度绝对值均小于 1.0，基本符合正态分布，可用于

QTL 定位研究。

2.2　表型相关性分析

利 用 R 语 言 PerformanceAnalytics 包 的 chart.
Correlation 函数对群体表型数据进行相关性分析发

现，衣分与纤维上半部平均长度、断裂比强度、整齐

度指数和伸长率均存在极显著负相关；纤维上半部

平均长度除与马克隆值存在显著负相关，与断裂比

强度、整齐度指数和伸长率均存在显著正相关；断

裂比强度与马克隆值存在负相关，与整齐度指数和

伸长率存在极显著正相关；马克隆值与整齐度指数

和伸长率存在极显著正相关；整齐度指数与伸长率

存在极显著正相关（表 2）。
2.3　标记筛选和群体全基因组扫描

利用 320 对在亲本中具有多态性的引物扩增

F2 群体的 372 个单株，其中 273 对引物在群体检测

中的条带较为清晰，其中 2 对引物分别产生 2 个位

点，1 对引物扩增到 3 个位点，最终获得了 277 个多

态性位点。
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表 1　亲本和 F2 群体的纤维品质性状及衣分数据的基本特征及正态检验
Table 1　Basic traits and normality test of fiber quality and lint percentage data of the parents and F2 population

性状

Trait

F2 群体 F2 population

L37 Se
平均值 ± 
标准差

Mean±SD

最小值

Min.
最大值

Max.
值域

Range
偏度

Skew.
峰度

Kurt.

标准误差

Standard 
error

纤维上半部平均长度（mm）FL 27.30±0.39 34.30±0.67** 30.74±1.31 27.20 34.40 7.20   0.13   0.00 0.07
断裂比强度（cN/tex）FS 30.10±1.18 37.56±1.41** 33.78±2.56 25.80 40.70 14.90 -0.01 -0.37 0.13
马克隆值 FM 6.04±0.17 4.20±0.17** 5.14±0.47 3.90 6.10 2.20 -0.45 -0.42 0.02
整齐度指数（%）FU 84.66±1.23 83.06±1.22 84.96±1.17 81.50 87.60 6.10 -0.41 -0.10 0.06
伸长率（%）FE 6.76±0.05 6.84±0.06 6.80±0.07 6.60 7.00 0.40 -0.38   0.31 0.00
衣分（%）LP 43.20±1.24 29.46±1.35** 38.00±0.03 25.00 45.00 20.00 -0.73   2.15 0.00

* 和 ** 分别表示在 0.05 和 0.01 水平存在显著性差异，下同

* and **：Significance with the probability levels of 0.05 and 0.01，respectively. FL：fiber upper half length，FS：fiber strength，FM：fiber micronaire，
FU：fiber uniformity，FE：fiber elongation，LP：lint percentage，the same as below

表 2　陆地棉（L37×Se）F2 群体中 5 个纤维品质性状和衣分的相关系数
Table 2　Correlation coefficients of five fiber quality traits and lint percentage in upland cotton（L37×Se）F2 population
相关系数

Correlation coefficients
衣分

LP
纤维上半部平均长度

FL
断裂比强度

FS
马克隆值

FM
整齐度指数

FU
纤维上半部平均长度 FL -0.47***
断裂比强度 FS -0.45***   0.63***
马克隆值 FM -0.10 -0.12* -0.06
整齐度指数 FU -0.15**   0.11*   0.35*** 0.33***
伸长率 FE -0.46***   0.67***   0.75*** 0.26*** 0.40***

***：P<0.001

2.4　遗传连锁图谱的构建

连锁图谱中共有 248 个标记位点连锁，不均匀

地分布在 26 条染色体上，每条染色体包含 2~26 个

标记位点，平均每条染色体 9.54 个标记位点。构建

的连锁图谱覆盖 2347.63 cM，占棉花基因组［37］的

52.76%，平均每条染色体覆盖 90.29 cM，标记间平

均距离 9.50 cM（表 3、图 1）。
对多态性位点的群体带型进行卡方检验，

结果显示有 32 个位点表现偏分离，约为总标记

数的 12.90%。在连锁群的 32 个偏分离标记中，

各个连锁群中偏分离标记的数目和频率均不 
相同。

表 3　标记连锁图的各个连锁群的基本特征
Table 3　Basic features of each linkage group in the linkage graph

染色体

Chromosome

覆盖区域

（cM）

Total distance

多态位点数目

Number of  
polymorphic loci

标记间平均 
距离（cM）

Average distance

覆盖基因组（%）

Overlay  
genome

偏分离 
标记数

SDM number

偏分离率（%）

Percentage of 
SDMs

A1 55.99 5 14.00 1.26 1 50.00
A2 78.77 8 11.25 1.77 1 12.50
A3 103.66 9 12.96 2.33 0 0.00
A4 88.56 3 44.28 1.99 1 33.33
A5 154.38 14 11.88 3.47 0 0.00
A6 11.30 2 11.30 0.25 0 0.00
A7 124.20 26 4.97 2.79 2 37.68
A8 6.42 8 0.92 0.14 0 0.00
A9 30.09 4 10.03 0.68 0 0.00
A10 45.68 2 45.68 1.03 0 0.00
A11 12.38 5 3.10 0.28 0 0.00
A12 87.17 9 10.90 1.96 3 83.33
A13 89.63 6 17.93 2.01 1 16.67
D1 123.96 9 15.50 2.79 3 33.33
D2 85.85 9 10.73 1.93 1 20.00
D3 46.85 3 23.43 1.05 0 0.00
D4 141.10 6 28.22 3.17 1 33.33



720 植　物　遗　传　资　源　学　报 21 卷

2.5　纤维品质性状及衣分的 QTL 定位

利用 F2 群体的基因型数据和表型数据，通过

CIM 法对棉花纤维品质性状和衣分进行 QTL 定

位分析，共检测到 20 个 QTLs，分布在 9 条染色体

上，主要集中在 Chr.7、Chr.12、Chr.19 和 Chr.25 上 
（表 4、图 1）。

这 20 个 QTLs 中，3 个 QTLs 与 衣 分 相 关：

qLP-A10-1、qLP-A12-1 和 qLP-D6-1，解 释 表 型

变 异 率 分 别 为 16.82%、16.55% 和 5.92%；2 个

QTLs 与纤维上半部平均长度相关：qFL-A12-1 和

qFL-D6-1，解释表型变异率分别为 5.50% 和 6.76%；

5 个 QTLs 与断裂比强度相关：qFS-A7-1、qFS-A7-2、

qFS-A12-1、qFS-D5-1 和 qFS-D6-1，解释表型变异

率分别为 12.20%、11.19%、9.31%、4.29% 和 4.54%； 
4 个 QTLs 与马克隆值相关：qFM-D1-1、qFM-A8-1、
qFM-D10-1 和 qFM-D6-1，解释表型变异率分别为

8.49%、6.70%、3.50% 和 6.14%；2 个 QTLs 与 整 齐

度指数相关：qFU-D1-1 和 qFU-A5-1，解释表型变异

率分别为 14.04% 和 4.96%；4 个 QTLs 与伸长率相

关：qFE-A7-1、qFE-D5-1、qFE-D5-2 和 qFE-A12-1，
解释表型变异率分别为 7.30%、4.32%、5.18% 和

7.56%。其中与纤维上半部平均长度、断裂比强度

和伸长率相关的 11 个增效基因来源于 Se，其余 
9 个增效基因来源于 L37。

染色体

Chromosome

覆盖区域

（cM）

Total distance

多态位点数目

Number of  
polymorphic loci

标记间平均 
距离（cM）

Average distance

覆盖基因组（%）

Overlay  
genome

偏分离 
标记数

SDM number

偏分离率（%）

Percentage of 
SDMs

D5 190.25 19 10.57 4.28 4 25.00
D6 73.55 14 5.66 1.65 4 40.00
D7 24.53 7 4.09 0.55 0 0.00
D8 66.32 8 9.47 1.49 0 0.00
D9 170.94 21 8.55 3.84 5 26.32
D10 217.80 19 12.10 4.89 3 32.05
D11 53.44 8 7.63 1.20 0 0.00
D12 103.01 12 9.36 2.31 1 10.00
D13 161.80 12 14.71 3.64 1 11.11
平均 Mean 90.29 9.54 9.50 2.03 1.23
合计 Total 2347.63 248 52.76 32

表 3（续）

表 4　F2 群体纤维品质性状和衣分的 QTL
Table 4　QTLs for fiber quality traits and lint percentage in F2 population
性状

Trait
QTL

染色体

Chromosome
位置（cM）

Position
最近标记

Nearest marker
加性效应

Additive effect
表型变异率（%）

Phenotypic variation rate
LOD

纤维上半部平均长度 FL qFL-A12-1 Chr.12 38.10 HAU2748 -0.38 5.50 4.52
qFL-D6-1 Chr.25 1.50 MUSS519 -0.49 6.76 6.11

断裂比强度 FS qFS-A7-1 Chr.7 59.20 SDCC32 -1.88 12.20 12.73
qFS-A7-2 Chr.7 64.00 Indel-061 -1.80 11.19 11.60
qFS-A12-1 Chr.12 22.00 HAU2748 -1.10 9.31 5.23
qFS-D5-1 Chr.19 7.00 DPL0064 -0.72 4.29 4.31
qFS-D6-1 Chr.25 5.20 BNL827 -0.75 4.54 4.10

马克隆值 FM qFM-A8-1 Chr.8 0.00 NAU5379 0.17 6.70 6.50
qFM-D1-1 Chr.15 55.90 DPL0542 0.19 8.49 8.12
qFM-D10-1 Chr.20 19.50 PGML02353 0.12 3.50 3.07
qFM-D6-1 Chr.25 0.00 DPL0059 0.16 6.14 5.59

整齐度指数 FU qFU-A5-1 Chr.5 62.10 NAU3014 0.24 4.96 3.88
qFU-D1-1 Chr.15 35.00 DPL0542 0.50 14.04 3.26

伸长率 FE qFE-A7-1 Chr.7 71.70 SDRC243 -0.04 7.30 5.99
qFE-A12-1 Chr.12 42.10 HAU3778 -0.03 7.56 5.20
qFE-D5-1 Chr.19 0.00 HAU1185 -0.02 4.32 4.17
qFE-D5-2 Chr.19 3.70 HAU3069 -0.02 5.18 4.60

衣分 LP qLP-A10-1 Chr.10 34.00 DPL0310 1.40 16.82 9.73
qLP-A12-1 Chr.12 11.00 NAU2672 1.37 16.55 11.12
qLP-D6-1 Chr.25 2.70 NAU3588 0.86 5.92 6.25
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图 1　来自陆地棉（L37×Se）F2 群体的控制纤维品质性状和衣分的遗传图谱和 QTL 分布图

Fig.1　The genetic map and QTL controlling fiber quality traits and lint percentage of upland cotton（L37×Se）F2 population

2.6　QTL 簇的分布和候选基因的预测及比较分析

QTL 簇是指在对一个或多个性状进行 QTL
定位时，在相同或相近的位置可以检测到多个

QTLs，表现为成簇分布［38］。本研究鉴定得到 2
个 QTL 簇，包 含 7 个 QTLs，分 别 为 C12-cluster

（qFL-A12-1、qFS-A12-1、qFE-A12-1 和 qLP-A12-1）

和 C25-cluster（qFL-D6-1、qFS-D6-1 和 qFM-D6-1）
（图 1、表 5）。Chr.25 染色体上存在一个较小区

间（8.2 cM）的 QTL 簇，包 含 3 个 QTLs，分 别 为

qFL-D6-1、qFS-D6-1 和 qFM-D6-1，解释表型变异率

分别为 6.76%、4.54% 和 6.14%。通过与 TM-1 基因

组比对，在该区间内鉴定到 148 个候选基因。
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表 5　鉴定的 QTL 簇
Table 5　Distribution of QTL clusters

QTL 簇名称

QTL cluster name
相邻标记

Adjacent marker
性状

Traits
染色体上位置（cM）

Position on chromosome 
QTL 数目

Number of QTLs
QTL 名称

Name of QTLs

C12-cluster HAU2672-DPL0917 FL+FS+FE+LP 0~60.90 4 qFL-A12-1；qFS-A12-1；
qFE-A12-1；qLP-A12-1

C25-cluster DPL0059-HAU2022 FL+FS+FM 0~8.20 3 qFL-D6-1；qFS-D6-1；
qFM-D6-1

a：KEGG 富集分析；b：热图；c：GO 富集分析

a：KEGG pathway annotation，b：Heatmap，c：GO terms

图 2　25 号染色体 QTL 簇区间基因的功能和表达分析

Fig.2　Function and expression analysis of QTL cluster interval gene on chromosome 25

对 QTL 簇中的 148 个候选基因进行 GO 富集

分析和 KEGG 富集分析。GO 富集分析结果显示，

生物过程包含的 GO 功能分类最多，共 12 种，多数

基因与代谢过程、生物过程和细胞过程相关；在细

胞组分中，注释到的基因多数定位于细胞膜上；分

子功能中，大部分基因编码蛋白酶，具有催化功能

（图 2a）。KEGG 分析结果表明，多数基因参与次生

代谢产物的生物合成、代谢途径、信号转导等过程

（图 2c）。基于 TM-1 的转录组数据，挑选了 18 个

在纤维发育时期优势表达的基因做热图分析（图

2b），结合 GO 富集和 KEGG 分析结果，推测 Gh_
D06G0039 和 Gh_D06G0145 可能参与纤维细胞的

伸长过程，Gh_D06G0142 可能与纤维的次生壁增厚

有关。

3　讨论

3.1　稳定 QTL 的鉴定

棉花纤维品质和产量性状的 QTL 定位研究

是当前棉花分子育种的热点之一，为纤维品质

和产量性状的同步改良提供了有利帮助［39］。因

此，稳定 QTL 的鉴定对于利用分子标记辅助选

择同步改良纤维品质和产量至关重要。利用陆

地棉种内或陆地棉和海岛棉种间杂交构建遗

传群体进行 QTL 定位已有很多研究报道［40］，
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且这些 QTLs 在多条染色体上均有分布。陆地

棉遗传背景下来源于野生棉毛棉（Gossypium 
tomentosum Nutt. ex Seem.）［41］、海 岛 棉 Pima  
S-6［42］和海岛棉 Ashimouni［28］等改良棉花纤维品

质的优异渐渗位点及 QTL 被鉴定出来，但在不同

的群体中能够重复检测到的 QTL 相对较少。本

研究利用具有海岛棉渐渗片段的陆地棉优异种质

Se 为父本与转基因抗虫棉 L37 杂交构建 F2 分离

群体，进行纤维品质性状和衣分的 QTL 定位研究，

分别检测到 17 个和 3 个与纤维品质性状和衣分相

关的 QTLs（表 4、图 1）。利用不同的遗传群体或

者同一群体在不同环境鉴定得到相同的 QTL 为稳

定 QTL。本研究鉴定得到的 2 个断裂比强度 QTLs
（qFS-A7-1 和 qFS-A7-2），解释表型变异率分别为

12.20% 和 11.19%，其中 qFS-A7-1 与 Chen 等［30］报

道的 qFS-C7-1 和 Fang 等［43］报道的 qFS07.1 为相

同 QTL，与 Dong 等［44］利用 80K 芯片进行 GWAS
分析得到的 SNP 位点 TM21111 为相同区域，表明

该 QTL 是一个稳定的 QTL，为后续候选基因的克

隆及纤维断裂比强度的遗传改良提供理论支撑。

3.2　QTL 簇及 QTL 热点的分布

QTL 簇（QTL cluster）是指在对一个或多个性

状进行 QTL 定位时，在相同或相近的位置可以检

测到多个 QTLs，表现为成簇分布；QTL 热点区域

（QTL hotspot）是指利用一致性图谱对不同定位群

体相同性状 QTL 进行整合，发现一些相同 QTL 聚

集在相同基因区域，这些区域称为该性状 QTL 热

点区域。QTL 成簇分布及 QTL 热点区域已经在棉

花［40，45］、辣椒［46］和水稻［47］等作物中被报道。本

研究利用（L37×Se）F2 分离群体进行 QTL 定位

时，鉴定得到 2 个 QTL 簇，包含 7 个 QTLs，分别为

C12-cluster（qFL-A12-1、qFS-A12-1、qFE-A12-1 和

qLP-A12-1）和 C25-cluster（qFL-D6-1、qFS-D6-1 和

qFM-D6-1）（表 5、图 1）。QTL 簇 C25-cluster 控制

纤维上半部平均长度、断裂比强度和马克隆值，与

Zhang 等［48］报道一致。与 Said 等［40，49］比较分析发

现，在 Chr.12 和 Chr.25 染色体上均存在 QTL 簇，在

Chr.12 染色体上存在纤维上半部平均长度（FL），
马克隆值（FM）和整齐度指数（FU）的热点区域，

与本研究所得结果一致。这种现象表明，控制不同

农艺性状的基因可能紧密连锁或一因多效。这些

紧密连锁的标记可根据育种目的应用于分子标记

辅助育种。QTL 簇 C25-cluster（8.2 cM）包含 3 个

QTLs，分 别 为 qFL-D6-1、qFS-D6-1 和 qFM-D6-1，

通过与陆地棉 TM-1 基因组［1］比对，在该区域内获

得 148 个基因，结合 GO 富集和 KEGG 分析发现

（图 2a、图 2c）：Gh_D06G0039 编码合成磷酸腺苷转

移酶，开花后 5d，在纤维发育中表达较高，可能与纤

维的伸长有关（图 2b）；Gh_D06G0145 编码非特异

性脂质转运类蛋白，开花后 5d 和 10d，在纤维发育

中表达较高，可能与纤维的伸长相关（图 2b）；Gh_
D06G0142 编码木聚糖 α- 葡萄糖醛酸基转移酶，

开花后 20 d 和 25 d，在纤维发育中表达较高，可能

与纤维的次生壁增厚有关（图 2b）。这 3 个基因在

纤维发育过程中的功能尚有待进一步验证。

3.3　海岛棉优异渐渗位点的深入挖掘

陆地棉（G. hirsutum L.）因其产量高，适应性强

而主导当前世界棉花生产，但纤维品质尚不能满足

现代纺织技术飞速发展的需求，因此长期以来纤维

品质一直是棉花遗传改良的重要目标。而陆地棉

的一些近缘栽培种或野生种（种系），尤其是异源四

倍体的海岛棉（G. barbadense L.）基因组中蕴含着

优异纤维基因。如何将这些优异基因引入产量高、

适应性广的陆地棉，一直是棉花基础研究和育种工

作者努力追求的目标。Xu 等［42］利用含有海岛棉

Pima S-6 渐渗片段的近等基因系与陆地棉回交构建

BC4F2 群体，对 QTL（qFL-chr1）进行了精细定位，

寻找与纤维长度相关的候选基因；付央等［50］利用含

有海岛棉 3-79 第 18 染色体的置换系材料（Sub18）
与陆地棉标准系（TM-1）构建 BC2F4 群体进行

QTL 定位，鉴定出断裂比强度（qFS-C18-1）、整齐

度指数（qFU-C18-1）、马克隆值（qFMi-C18-1）、成
熟 度（qFMa-C18-1）、皮 棉 重（qLW-C18-1）、籽 指

（qSI-C18-1）和衣分（qLP-C18-1）7 个加性 QTLs 和

5 个上位性效应 QTLs。本实验室前期利用含有海

岛棉 Ashimouni 渐渗位点的鲁原 343 与鲁棉研 22
号组配群体进行 QTL 定位，分别鉴定得到 67 个和

37 个与纤维品质和产量相关的 QTLs；结合简化基

因组测序和重测序分析进行优异位点的深入挖掘，

结合陆地棉（TM-1）基因组［1］测序，在稳定 QTL 区

鉴定得到 3 个与纤维长度相关的候选基因，3 个与

衣分相关的候选基因，该研究对与纤维相关性状形

成的遗传基础的全面解析和克隆与纤维发育相关的

基因以及棉花分子标记辅助的遗传改良提供有利

帮助［13］。本研究利用含有海岛棉渐渗位点的陆地

棉优异种质 Se（纤维上半部平均长度为 34.30 mm，

断裂比强度为 37.56 cN/tex，马克隆值为 4.2）为亲

本组配 F2 遗传群体进行纤维品质性状和衣分相关
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的 QTL 定位研究，分别鉴定得到 17 个和 3 个与纤

维品质和衣分相关的 QTLs，其中 qFS-A7-1 与前人

报道［30，43-44］的 QTL 基本在相同区域，且鉴定得到 2
个 QTL 簇，这为后续 QTL 克隆提供理论支撑。这

些结果目前只是利用 F2 群体进行 QTL 定位研究得

到，后续正在开展构建 F2∶3、RIL、目标染色体片段

置换系和次级渐渗群体进行验证。因此本研究得到

的初步结果可以为后续相关候选基因的筛选和验证

提供参考。
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