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摘 要：蕾薹期是甘蓝型油菜对干旱最为敏感的时期之一。以抗旱品系ＱＹ８－１和干旱敏感品种沪油１６构建
的含１８３个家系的Ｆ２∶３群体为研究材料，在现蕾至抽薹期进行干旱胁迫处理，正常灌溉为对照。结果表明，与对照
相比，干旱胁迫后群体的抽薹高度、单株鲜重和叶片萎蔫指数平均下降了５２．６％～５５．３％，而且三个指标高度正相
关。利用３３５个ＳＲＡＰ标记构建了一个长度为１６６１．９ｃＭ的遗传图谱，通过复合区间作图法共检测到２８个 ＱＴＬ，分
布在１４个连锁群上，可解释１．１％～３６．６％的表型变异。其中，利用抽薹高度共检测到１０个 ＱＴＬ，位于第１５连锁
群的 ｑＳＨ－Ｄ－５可解释３６．６％的表型变异，为主效ＱＴＬ。该区间还检测到其它３个ＱＴＬ（ｑＳＨ－ＤＲＩ－１、ｑＳＨ－Ｄ－
５和 ｑＬＷＩ－Ｄ－１），在抗旱分子标记辅助选择中应予以重点关注。同样，在第 １６连锁群（标记区间 Ｅｍ０１／Ｍｅ１２－
１—Ｅｍ０１Ｍｅ０９－１）也检测到４个重合的ＱＴＬ，贡献率为１．１％～８．１％，为微效ＱＴＬ。
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作物在生长过程中经常遭受到各种生物胁迫和 非生物胁迫，其中干旱胁迫是非生物胁迫中对作物



生长和产量影响最严重的胁迫之一［１］。油菜是重要

的油料作物，我国每年油菜种植面积和总产出约占

世界的 １／３［２］。干旱直接影响油菜的生长，导致油
菜总荚数、每荚粒数、单株种子数及单株产量显著下

降［３－４］，严重影响油菜产量。长江流域是我国油菜

主产区，虽然降雨充沛，但全年降水分布不均匀，季

节性干旱频发［５］，比如 ２０１０年发生的西南五省冬、
春季特大干旱，２０１１年长江中游五省的春、夏季特
大干旱。有研究发现春旱使中国长江中下游地区的

油菜平均减产 ２０％以上［６］。而春旱正值油菜蕾薹
期，是生长需水量较大时期，此时发生干旱严重影响

油菜的形态建成，造成地上部营养体偏小，进而影响

油菜的产量因子的发育和最后产量的形成［７］。因

此，对油菜蕾薹期的抗旱性研究更有意义。

近年来在小麦［８］、大豆［９］、玉米［１０］等作物中已

经开展了较多抗旱相关性状的 ＱＴＬ定位研究，但有
关油菜抗旱 ＱＴＬ的研究还鲜见报道。其中王丹
丹［１１］以Ｆ２∶４群体为材料，采用复合区间作图方法，
对苗期叶绿素质量分数、叶片相对含水量、叶片保水

力、可溶性糖质量分数、丙二醛质量分数５个耐旱相
关性状及其耐旱系数进行了 ＱＴＬ分析，共检测到 ８
个ＱＴＬ。荐红举等［１２］通过构建重组自交系高密度
ＳＮＰ遗传图谱，找到 ８个与抗旱相关的 ＱＴＬ位点。
前人研究多以叶片脯氨酸含量、萎蔫指数、植株干

重、超氧化物歧化酶（ＳＯＤ）活性、丙二醛（ＭＤＡ）含
量、光合速率等作为作物抗旱性状鉴定指标［１３－１５］。

然而，在育种实践中往往需要用到更加简单、直观的

形态指标来判断植株的抗旱水平，包括产量、株高及

叶片萎蔫指数等。研究这些抗旱相关性状的遗传基

础是开展抗旱育种的前提。因此，本研究针对长江

流域春旱频发的特点，利用抗旱能力差异较大的两

个甘蓝型油菜亲本构建了一个 Ｆ２∶３群体，对甘蓝型
油菜蕾薹期抗旱相关性状进行了初步的 ＱＴＬ定位，
估计相应的ＱＴＬ效应大小，以期为抗旱相关性状分
子标记辅助选择提供理论依据。

１ 材料与方法

１．１ 试验材料

本研究用到的油菜抗旱亲本 ＱＹ８－１（Ｐ１）来源
于秦优８号，已经过７代自交、选择，形成纯系。干
旱敏感亲本为沪油 １６号（Ｐ２），也已经自交多代纯
合。这两个亲本的抗旱性经过发芽期、苗期及成株

期的综合鉴定，差异十分明显［１６］。以 ＱＹ８－１为母
本，与沪油１６号杂交得到 Ｆ１，从中选择 １株套袋自
交得到Ｆ２，经进一步培育获得了Ｆ２∶３群体，该群体由
１８３个家系组成。

１．２ 试验设计

抗旱性鉴定试验于２０１０年１０月到２０１１年５月
在干旱棚中进行。田间试验采用裂区试验设计，主

区为水分处理（干旱胁迫和正常供水），副区为不同

基因型。处理内设置３个重复，每小区种植１行，随
机区组排列。整地前按 １５００ｋｇ·ｈｍ－２均匀施俄罗
斯复合肥（中化化肥有限公司），Ｎ、Ｐ、Ｋ的比例为１６
∶１６∶１６，播种后不再追肥。１０月 ７日播种两个亲本
及 １８３个Ｆ２∶３家系，每份材料播种一行。播种后立
即均匀浇水，保证其正常发芽和生长。２５ｄ后进行
间苗和定苗，株、行距分别为 ０．１ｍ和 ０．３ｍ，行长
２．４ｍ。

水分处理方式：利用喷灌设施进行精量分行供

水，土壤含水量利用 ＳＭ－５Ｍ土壤湿度传感器进行
实时监测，从现蕾期（即小区 ７５％植株剥开主茎顶
端１～２片小叶能见到明显花蕾的时期）开始处理，
当０～４０ｃｍ的土壤层平均含水量降低到 １５％时认
为干旱胁迫开始（约需要 ３ｄ），到抽薹期（即小区
７５％以上植株主茎伸长且主茎顶端离子叶节达 １０
ｃｍ为止）结束［１６］，约持续 ３０ｄ，干旱胁迫处理结束
后立即恢复供水。对照区则充分供水，使０～４０ｃｍ
的土壤层平均含水量保持在 ３０％以上。田间管理
按常规方法进行。

１．３ 性状考察

叶片萎蔫指数和植株鲜重的调查在干旱胁迫后

３０ｄ进行。首先以小区为单位，中午时分连续观察
并记载萎蔫指数。油菜萎蔫指数分为 ５级，１级为
无萎蔫（赋值为１．００）；２级为轻微萎蔫（＜１０％植株
萎蔫，赋值为０．７５）；３级为萎蔫（４０％～７０％植株萎
蔫，赋值为 ０．５０）；４级为明显萎蔫（＞９０％植株萎
蔫，赋值为０．２５）；５级为严重萎蔫（叶片黄化、褐化
或大部分叶片死亡或脱落，赋值为 ０．００）。萎蔫指
数越小，其抗旱性就越差；反之萎蔫指数越大，则其

抗旱性越强。

测完叶片萎蔫指数后，每行连续选取５株，连根
拔起，立即用清水除净根部泥土，滤纸吸干，用电子

天平测定单株重量，取平均值后即为单株鲜重。抽

薹高度在复水后５ｄ（即干旱胁迫开始后的３５ｄ）调
查，分别测量正常灌溉和干旱胁迫条件的单株抽薹

高度，每家系选５株，最后计算平均值。各性状的抗
旱系数计算方法如下：

抗旱系数＝干旱胁迫下的测定值／正常灌溉条
件下的测定值。

１．４ ＤＮＡ的提取
在亲本和Ｆ２群体各单株中分别选取２．０ｇ叶片

采用ＣＴＡＢ法［１７］提取ＤＮＡ，用分光光度计测定 ＤＮＡ
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浓度，调整到５０ｎｇ·μＬ
－１后冰箱保存备用。

１．５ ＳＲＡＰ标记分析
ＳＲＡＰ引物由上海生工合成提供［１８］。其中上游

引物８条（Ｍｅ０１－Ｍｅ０８），下游引物 ２０条（Ｅｍ０１－
Ｅｍ２０）（表１），一共组成１６０对引物。ＰＣＲ反应体系
为：１０×ＴａｑＢｕｆｆｅｒ（含 Ｍｇ２＋）１μＬ、１０ｍｍｏｌ·Ｌ

－１ｄＮＴＰ
０．２μＬ、５０ｎｇ·μＬ

－１引物 ０．９μＬ、５Ｕ·μＬ
－１ＴａｑＤＮＡ

多聚酶 ０．２５μＬ、５０ｎｇ·μＬ
－１ＤＮＡ模版 ０．５μＬ，加

ｄｄＨ２Ｏ至１０μＬ。反应程序为：９５℃变性３ｍｉｎ；９４℃
变性１ｍｉｎ，３５℃复性 ３０ｓ，７２℃延伸 １ｍｉｎ，５个循
环；９４℃变性１ｍｉｎ，５０℃复性１ｍｉｎ，７２℃延伸１ｍｉｎ，
３５个循环；７２℃延伸１０ｍｉｎ，４℃保存。扩增产物在
６％变性 ＰＡＧＥ凝胶上分进行电泳检测，银染法显
色。

１．６ 遗传作图和ＱＴＬ分析
将 ＬＯＤ最小值设为 ２．０，应用软件 ＭａｐＭａｋｅｒ

３．０［１９］构建甘蓝型油菜遗传连锁图谱。用 Ｋｏｓａｍｂｉ
函数将重组值转换为遗传图距，并进一步用 Ｍａｐ
Ｄｒａｗ软件画出连锁图谱［２０］。应用软件 ＷｉｎＱＴＬＣａｒｔ
２．５［２１］的复合区间作图法对抗旱相关性状进行 ＱＴＬ

定位分析。重复抽样１０００次，取 ＬＯＤ值２．０为 ＱＴＬ
存在的阈值，ＱＴＬ的命名按“性状 ＋处理条件 ＋序
号”进行。

２ 结果与分析

２．１ 亲本及群体的抗旱性表现

在干旱胁迫和正常灌溉条件下，比较了两个亲

本Ｐ１（ＱＹ８－１）、Ｐ２（沪油 １６）及 Ｆ２∶３群体的抗旱性。
由表２所示，甘蓝型油菜三个性状在两亲本之间存
在明显差异。与正常灌溉相比，干旱胁迫下 Ｐ１的抽
薹高度下降了２１．２％，而 Ｐ２下降幅度高达５９％，是
Ｐ１的２．８倍。叶片萎蔫指数的对比更明显，在正常
条件下Ｐ１和Ｐ２都在０．９８以上，但在干旱条件下 Ｐ１
略有下降（０．８０），而 Ｐ２则大幅度下降到０．３６，仅有
前者的４５％（０．３６／０．８０）。同样，在干旱条件下单株
鲜重也受到严重影响，Ｐ１、Ｐ２分别下降了 ５２．５％和
６４．２％。以上结果表明，干旱对抽薹高度、单株鲜重
以及叶片萎蔫指数等性状的影响较大，而且存在基

因型差异，其中亲本 Ｐ１的抗旱性较好，Ｐ２的抗旱性
较差。

表１ 本研究利用的ＳＲＡＰ引物序列
Ｔａｂｌｅ１ ＳＲＡＰｐｒｉｍｅｒｕｓｅｄｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄｙ

引物名称

Ｐｒｉｍｅｒ
引物序列

Ｓｅｑｕｅｎｃｅ（５’－３’）
引物名称

Ｐｒｉｍｅｒ
引物序列

Ｓｅｑｕｅｎｃｅ（５’－３’）

Ｅｍ０１ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＴＴ Ｍｅ０１ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＴＡ
Ｅｍ０２ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＴＧＧ Ｍｅ０２ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＧＣ
Ｅｍ０３ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＧＡＣ Ｍｅ０３ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＡＴ
Ｅｍ０４ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＴＧＡ Ｍｅ０４ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＣＣ
Ｅｍ０５ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＡＣ Ｍｅ０５ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＡＧ
Ｅｍ０６ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＧＣＡ Ｍｅ０６ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＧＣＴ
Ｅｍ０７ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＴＧ Ｍｅ０７ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＡＡ
Ｅｍ０８ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＧＣ Ｍｅ０８ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＧＣ
Ｅｍ０９ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＣＧ
Ｅｍ１０ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＴＡＧ
Ｅｍ１１ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＴＣＧ
Ｅｍ１２ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＧＴＣ
Ｅｍ１３ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＧＧＴ
Ｅｍ１４ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＡＧ
Ｅｍ１５ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＴＧ
Ｅｍ１６ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＧＧ
Ｅｍ１７ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＣＡ
Ｅｍ１８ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＡＡ
Ｅｍ１９ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＡＧ
Ｅｍ２０ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＣＡ

经干旱处理后，由亲本Ｐ１和Ｐ２构建的Ｆ２∶３家系
各性状也明显变化（表 ２）。其中，抽薹高度平均下
降了５３．６％，单株鲜重平均下降了 ５５．３％，叶片萎
蔫指数平均下降了 ５２．６％。在干旱胁迫和正常供

水两种环境下，Ｆ２∶３家系的各性状值为连续分布表明
为多基因控制的数量性状。正态分布检测表明，这

些性状分布基本符合正态分布，适合于ＱＴＬ分析。
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表２ 甘蓝型油菜亲本及群体抗旱相关性状的表现

Ｔａｂｌｅ２ Ｅｖａｌｕａｔｉｏｎｏｆｄｒｏｕｇｈｔｒｅｌａｔｅｄｔｒａｉｔｓｉｎｒａｐｅｓｅｅｄｐａｒｅｎｔｓａｎｄｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

性状

Ｔｒａｉｔ
处理

Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

亲本 Ｐａｒｅｎｔ

ＱＹ８－１
沪油１６
Ｈｕｙｏｕ１６

Ｆ２∶３Ｆａｍｉｌｙ

均值

Ｍｅａｎ
最小值

Ｍｉｎ
最大值

Ｍａｘ
方差

Ｖａｒｉａｎｃｅ
偏度

Ｓｋｅｗｎｅｓｓ
峰度

Ｋｕｒｔｏｓｉｓ

抽薹高度／ｃｍ
Ｓｈｏｏｔｈｅｉｇｈｔ

单株鲜重／（Ｐｌａｎｔ·ｇ－１）
Ｆｒｅｓｈｗｅｉｇｈｔ

叶片萎蔫指数

Ｌｅａｆｗｉｌｔｉｎｇｉｎｄｅｘ

灌溉 Ｗａｔｅｒｅｄ ６０．４０ ２０．００ ４７．１０ １５．４０ ８１．６０ １８２．４０ ０．２３ －０．４１

干旱 Ｄｒｏｕｇｈｔ ４７．６０ ８．２０ ２１．８０ １．６０ ５８．２０ １６０．８０ ０．７３ －０．０８

灌溉 Ｗａｔｅｒｅｄ ２７５．４０ ２４４．２０ ２７０．８０ ２４０．００ ２９９．８０ １５５．２０ －０．１８ －２．４６

干旱 Ｄｒｏｕｇｈｔ １３０．８０ ８７．４０ １２０．９０ ９７．８０ １４８．２０ ６６．４０ ０．１０ －１．５１

灌溉 Ｗａｔｅｒｅｄ ０．９９ ０．９８ ０．９７ ０．９５ １．００ ０．０ ０．０９ －０．９７

干旱 Ｄｒｏｕｇｈｔ ０．８０ ０．３６ ０．４６ ０．１０ ０．８９ ０．１ ０．１８ －１．３０

叶片萎蔫指数是反映植物抗旱性最直观的指

标［２２］。相关性分析表明，在干旱胁迫下 Ｆ２∶３群体的
叶片萎蔫指数与抽薹高度及单株鲜重均呈极显著正

相关，相关系数分别为０．８２９和０．７３４；单株鲜
重也与抽薹高度呈极显著正相关（ｒ＝０．７３４）（表
３），由此可见，抽薹高度与单株鲜重也是衡量抗旱性
的重要指标，而且这些性状可能受到某些共同的遗

传控制。另外，上述性状抗旱系数之间的相关系数

更高，均在０．９９６以上（表３），进一步说明了这三个
性状之间具有密切的关系。

表３ Ｆ２∶３群体在干旱胁迫下性状（上三角）及其抗旱

系数（下三角）间相关性分析

Ｔａｂｌｅ３ Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓｂｅｔｗｅｅｎｄｒｏｕｇｈｔｒｅｌａｔｅｄ
ｔｒａｉｔｓ（ｕｐｐｅｒｔｒｉａｎｇｌｅ）ａｎｄｄｒｏｕｇｈｔｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ（ｌｏｗｅｒｔｒｉａｎｇｌｅ）

性状 Ｔｒａｉｔ

抽薹高度

Ｓｈｏｏｔ
ｈｅｉｇｈｔ
／ｃｍ

单株鲜重

Ｆｒｅｓｈ
ｗｅｉｇｈｔ

／（ｐｌａｎｔ·ｇ－１）

叶片萎

焉指数

Ｌｅａｆｗｉｌｔｉｎｇ
ｉｎｄｅｘ

抽薹高度／ｃｍ
Ｓｈｏｏｔｈｅｉｇｈｔ ０．６３０ ０．８２９

单株鲜重／（ｐｌａｎｔ·ｇ－１）
Ｆｒｅｓｈｗｅｉｇｈｔ ０．９９７ ０．７３４

叶片萎焉指数

Ｌｅａｆｗｉｌｔｉｎｇｉｎｄｅｘ ０．９９８ ０．９９６

注：表示在０．０１水平上显著。

Ｎｏｔｅ： ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌｌｙｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔａｔＰ＜０．０１．

２．２ 遗传连锁图谱构建

在油菜亲本 Ｐ１和 Ｐ２中共筛选了 １６０对 ＳＲＡＰ
引物，扩增条带数在５～４６之间，多态性片段数量在
１～１３之间，平均为４．２条。按照多态性标记、多条
带清晰的原则，最终选择了 ７５对引物进行群体分
析，共得到了３８８个多态性标记，平均每对引物组合
产生５．２个标记。

对群体中检测到的 ３８８个标记进行遗传作图，
发现共有３３５个标记可以进入连锁群，剩余的５３个

标记无法进入连锁群。该遗传图谱包含了 ２１个连
锁群，其中 ＬＧ１包含的标记数目最多，达 ５３个；
ＬＧ２１的标记数目最少，仅有４个。单个连锁群的遗
传图距在３２．４～２３８．３ｃＭ之间，整个连锁遗传图谱
长度为１６６１．９ｃＭ，标记间的平均距离为４．９６ｃＭ，满
足ＱＴＬ定位标记间距离小于１５ｃＭ的要求［２３］。
２．３ 抗旱相关性状的ＱＴＬ分析

利用复合区间作图法，在正常灌溉和干旱胁迫

下分别对抽薹高度、单株鲜重、叶片萎蔫指数及这些

性状的抗旱系数进行 ＱＴＬ分析，一共找到了 ２８个
ＱＴＬ，分布在 ２１个连锁群中的 １４个连锁群上（图
１），可解释的表现变异在 １．１％～３６．６％之间不等
（表４）。
２．３．１ 抽薹高度 共检测到 １０个 ＱＴＬ位点，分别
位于第１、５、９、１０、１２、１５和 １９连锁群上（图 １）。单
个ＱＴＬ的贡献率在４．３％至３６．６％之间，其中在干
旱胁迫下６个，正常灌溉条件下２个，抗旱系数２个
（表４）。ｑＳＨ－Ｗ－１、ｑＳＨ－Ｗ－２、ｑＳＨ－Ｄ－１、ｑＳＨ
－Ｄ－３、ｑＳＨ－ＤＲＩ－２的加性效应均来自沪油 １６
的增效作用，其它５个 ＱＴＬ的加性效应均来自 ＱＹ８
－１的增效作用。其中，在干旱胁迫下定位到的
ｑＳＨ－Ｄ－５位于第 １５连锁群标，能解释 ３６．６％的
表型变异，属于主效 ＱＴＬ。利用抗旱系数检测到的
ｑＳＨ－ＤＲＩ－１与主效 ＱＴＬｑＳＨ－Ｄ－５位于同一连
锁群，都位于Ｅｍ０７／Ｍｅ０４－６—Ｅｍ０２／Ｍｅ２０－３区间，
但贡献率仅有６．５％。
２．３．２ 单株鲜重 共检测到 １２个 ＱＴＬ位点，分别
位于第２、８、１１、１２、１３、１６、１９连锁群上（图１）。单个
ＱＴＬ的贡献率在１．６％到１１．２％之间。其中干旱胁
迫下２个，正常灌溉条件下６个，抗旱系数 ４个（表
４）。ｑＦＷ－ＤＲＩ－３、ｑＦＷ－ＤＲＩ－２、ｑＦＷ－Ｄ－２、
ｑＦＷ－ＤＲＩ－４的加性效应均来自ＱＹ８－１的增效作
用，ｑＦＷ－Ｗ－２的加性效应为０，其余的ＱＴＬ的加
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注：白色、红色和蓝色图案分别代表正常供水、干旱处理和抗旱系数

Ｎｏｔｅ：Ｗｈｉｔｅ，ｒｅｄ，ａｎｄｂｌｕｅｃｏｌｏｒｉｎｄｉｃａｔｅｔｈｅｗａｔｅｒｅｄｃｏｎｄｉｔｉｏｎ，ｄｒｏｕｇｈｔｓｔｒｅｓｓ，ａｎｄｄｒｏｕｇｈｔｒｅｓｉｓｔａｎｔｉｎｄｅｘ，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ

图１ 甘蓝型油菜抗旱相关性状的ＱＴＬ定位

Ｆｉｇ．１ ＱＴＬｍａｐｐｉｎｇｏｆｄｒｏｕｇｈｔｒｅｓｉｓｔａｎｔａｓｓｏｃｉａｔｅｄｔｒａｉｔｓｉｎｒａｐｅｓｅｅｄ．
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表４ Ｆ２∶３群体中检测到的抗旱相关性状的ＱＴＬ

Ｔａｂｌｅ４ ＰｕｔａｔｉｖｅＱＴＬｆｏｒｄｒｏｕｇｈｔｒｅｌａｔｅｄｔｒａｉｔｓｄｅｔｅｃｔｅｄｉｎｔｈｅＦ２∶３ｆａｍｉｌｉｅｓ

ＱＴＬ
连锁群

ＬＧ
标记区间

Ｍａｒｋｅｒｉｎｔｅｒｖａｌ ＬＯＤ
加性效应

Ａｄｄｉｔｉｖｅ
贡献率

Ｒ２／％

ｑＳＨ－Ｗ－１ ９ Ｅｍ０７／Ｍｅ０７－５—Ｅｍ０２／Ｍｅ１０－５ ２．２ －４．９８ ７．１
ｑＳＨ－Ｗ－２ １０ Ｅｍ０１／Ｍｅ０５－１—Ｅｍ０６／Ｍｅ０４－５ ２．６ －３．９６ ４．４
ｑＳＨ－Ｄ－１ １ Ｅｍ０７／Ｍｅ０４－５—Ｅｍ０１／Ｍｅ２０－３ ３．４ －５．８４ １６．８
ｑＳＨ－Ｄ－２ ５ Ｅｍ０４／Ｍｅ１９－５—Ｅｍ０７／Ｍｅ１０－３ ３．３ １１．２２ ６．８
ｑＳＨ－Ｄ－３ ９ Ｅｍ０２／Ｍｅ１５－２—Ｅｍ０７／Ｍｅ０５－７ ２．１ －４．４６ ７．４
ｑＳＨ－Ｄ－４ １２ Ｅｍ０４／Ｍｅ０３－１—Ｅｍ０４／Ｍｅ１２－１ ３．５ ７．０１ １３．１
ｑＳＨ－Ｄ－５ １５ Ｅｍ０７／Ｍｅ０４－６—Ｅｍ０２／Ｍｅ２０－３ ４．７ １７．８５ ３６．６
ｑＳＨ－Ｄ－６ １９ Ｅｍ０２／Ｍｅ１２－７—Ｅｍ０４／Ｍｅ１２－１ ２．１ １０．４６ ３．８
ｑＳＨ－ＤＲＩ－１ １５ Ｅｍ０７／Ｍｅ０４－６—Ｅｍ０２／Ｍｅ２０－３ ８．４ ０．０９ ６．５
ｑＳＨ－ＤＲＩ－２ １６ Ｅｍ０１／Ｍｅ１２－１—Ｅｍ０１／Ｍｅ０９－１ １０．５ －０．０５ ４．３
ｑＦＷ－Ｗ－１ ８ Ｅｍ０６／Ｍｅ０４－３—Ｅｍ０４／Ｍｅ０４－３ ４．３ －０．７５ ３．４
ｑＦＷ－Ｗ－２ ８ Ｅｍ０４／Ｍｅ０５－４—Ｅｍ０１／Ｍｅ１５－３ ２．５ ２．１３ ６．８
ｑＦＷ－Ｗ－３ １１ Ｅｍ０６／Ｍｅ１５－３—Ｅｍ０１／Ｍｅ２０－１ ４．７ －１．０９ ４．９
ｑＦＷ－Ｗ－４ １３ Ｅｍ０６／Ｍｅ１６－１—Ｅｍ０６／Ｍｅ１３－２ ２．２ －４．１３ １．６
ｑＦＷ－Ｗ－５ １６ Ｅｍ０１／Ｍｅ１２－１—Ｅｍ０１／Ｍｅ０９－１ ３．４ －０．２４ ８．１
ｑＦＷ－Ｗ－６ １９ Ｅｍ０２／Ｍｅ１２－７—Ｅｍ０４／Ｍｅ１２－１ ４．７ －０．０７ ２．０
ｑＦＷ－Ｄ－１ ２ Ｅｍ０７／Ｍｅ１６－５—Ｅｍ０１／Ｍｅ１７－４ ２．２ －０．１７ ２．５
ｑＦＷ－Ｄ－２ １２ Ｅｍ０７／Ｍｅ０５－６—Ｅｍ０４／Ｍｅ０５－７ ２．１ ０．３４ ８．７
ｑＦＷ－ＤＲＩ－１ ８ Ｅｍ０４／Ｍｅ０５－４—Ｅｍ０１／Ｍｅ１５－３ ２．８ －０．０２ ８．５
ｑＦＷ－ＤＲＩ－２ １１ Ｅｍ０６／Ｍｅ１５－３—Ｅｍ０１／Ｍｅ２０－１ ２．２ ０．０１ ４．０
ｑＦＷ－ＤＲＩ－３ １３ Ｅｍ０６／Ｍｅ１６－１—Ｅｍ０６Ｍｅ１３－２ ２．３ ０．０２ ７．２
ｑＦＷ－ＤＲＩ－４ １９ Ｅｍ０２／Ｍｅ１２－７—Ｅｍ０４／Ｍｅ１２－１ ３．６ ０ １１．２
ｑＬＷＩ－Ｗ－１ ４ Ｅｍ０６／Ｍｅ１６－３—Ｅｍ０６／Ｍｅ１２－２ ３．３ ０．０６ １３．５
ｑＬＷＩ－Ｗ－２ ８ Ｅｍ０６／Ｍｅ０４－３—Ｅｍ０４／Ｍｅ０４－３ ２．０ －０．０６ ３．５
ｑＬＷＩ－Ｗ－３ １６ Ｅｍ０１／Ｍｅ１２－１—Ｅｍ０１／Ｍｅ０９－１ ３．３ ０．０３ １．１
ｑＬＷＩ－Ｄ－１ １５ Ｅｍ０７／Ｍｅ０４－６—Ｅｍ０２／Ｍｅ２０－３ ８．６ ０．０９ ５．２
ｑＬＷＩ－Ｄ－２ １６ Ｅｍ０１／Ｍｅ１２－１—Ｅｍ０１／Ｍｅ０９－１ １０．４ －０．０５ ４．５
ｑＬＷＩ－ＤＲＩ－１ １５ Ｅｍ０７／Ｍｅ０４－６—Ｅｍ０２／Ｍｅ２０－３ ７．１ ０．０１ ３．１

注：ｑ，ＱＴＬ；ＳＨ，抽薹高度；ＦＷ，单株鲜重；ＬＷＩ，叶片萎蔫指数；Ｗ，正常供水；Ｄ，干旱处理；ＤＲＩ，抗旱系数。

Ｎｏｔｅ：ＳＨ，ｓｈｏｏｔｈｅｉｇｈｔ；ＦＷ，ｐｌａｎｔｆｒｅｓｈｗｅｉｇｈｔ；ＬＷＩ，ｌｅａｆｗｉｌｔｉｎｇｉｎｄｅｘ；Ｗ，ｗａｔｅｒｓｕｐｐｌｙ；Ｄ，ｄｒｏｕｇｈｔｓｔｒｅｓｓ；ＤＲＩ，ｄｒｏｕｇｈｔｒｅｓｉｓｔａｎｔｉｎｄｅｘ．

性效应为负值。其中 ｑＦＷ－Ｄ－２的遗传贡献率最
大（Ｒ２＝８．７％）。正常灌溉下检测到的 ｑＦＷ－Ｗ－
３与利用抗旱系数检测到的 ｑＦＷ－ＤＲＩ－２都位于
第１１连锁群的同一位置，贡献率分别为 ４．９％和
４．０％。
２．３．３ 叶片萎蔫指数 共检测到６个ＱＴＬ位点，分
别位于第４、８、１５、１６连锁群上。单个ＱＴＬ的遗传贡
献率在１．１％到１３．５％之间。其中干旱胁迫下检测
到２个，正常灌溉条件下３个，抗旱系数１个（表４）。
除了 ｑＬＷＩ－Ｗ－２和 ｑＬＷＩ－Ｄ－２的加性效应是负
值，其它ＱＴＬ位点的加性效应都是正值，增效位点
来源于亲本ＱＹ８－１。在干旱胁迫下检测到的 ｑＬＷＩ
－Ｄ－１能解释 ５．２％的表型变异，位于第 １５连锁
群，相同位置还检测到抗旱系数的 ＱＴＬｑＬＷＩ－ＤＲＩ
－１，其贡献率为３．１％。同样，在第１６连锁群的标
记区间Ｅｍ０１／Ｍｅ１２－１—Ｅｍ０１／Ｍｅ０９－１也检测到两
个重叠的ＱＴＬ（ｑＬＷＩ－Ｗ－３和 ｑＬＷＩ－Ｄ－２），但贡

献率仅有１．１％～４．５％，属于微效ＱＴＬ。

３ 讨 论

在干旱胁迫下，两个亲本的性状差异较明显，例

如ＱＹ８－１的抽薹高度为４７．６ｃｍ，而沪油１６的抽薹
高度仅有 ８．２ｃｍ，明显低于前者。另外两个指标
（单株鲜重和叶片萎蔫指数）也是如此，说明现蕾至

抽薹时期的干旱对油菜的生长和发育产生重要影

响，而且不同基因型对干旱胁迫的反应存在差异，其

中ＱＹ８－１的抗旱性较好，沪油 １６的抗旱性较差。
Ｆ２∶３群体中除了在干旱胁迫条件下的单株鲜重以外，
其它各性状在不同环境处理下均为超双亲表现，说

明两个亲本间既存在增效基因又存在减效基因，通

过基因的重新组合有望在群体后代中筛选到抗旱性

显著增强的新材料。

国内外有关甘蓝型油菜抗旱相关性状 ＱＴＬ研
究报道较少。Ｌｉ等［２４］利用性状差异大的甘蓝型油
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菜亲本构建了一个 ＤＨ群体，利用该群体在苗期对
株高、根长、地上部干重、根干重及总干重等性状进

行了 ＱＴＬ分析，在不同水分胁迫下共定位到 ５１个
ＱＴＬ，其中利用抗旱系数为性状共扫描到１９个ＱＴＬ。
本研究利用 Ｆ２∶３群体在抽薹期共定位到 ２８个抗旱
相关ＱＴＬ，明显少于上述报道。可能原因是两者使
用的群体类型不同，检测时期不同，以及测定指标也

不尽相同。另外，油菜在不同发育时期的抗旱性及

其采用的应对策略也是变化的（陆光远等，未发表）。

本研究还发现了许多重叠的 ＱＴＬ（比如 ＬＧ８、ＬＧ１１、
ＬＧ１３、ＬＧ１４、ＬＧ１５、ＬＧ１６和ＬＧ１９上分别可测到２～４
个重叠的 ＱＴＬ，见图 １），一方面说明 ＱＴＬ检测结果
的可靠性，另一方面也说明部分 ＱＴＬ位点具有一因
多效作用，即一个 ＱＴＬ可以同时控制多个性状，这
也部分解释了抽薹高度、单株鲜重以及叶片萎蔫指

数之间存在的高度相关性（表 ３）。Ｌｉ等［２４］也观察
到类似现象，他们发现株高抗旱系数、根干重抗旱系

数以及总干重抗旱系数的 ＱＴＬ都定位在第 １连锁
群的相同区域，而且这三个性状之间也显著相关。

４ 结 论

利用一个甘蓝型油菜Ｆ２∶３群体在抽薹期进行抗
旱性鉴定和 ＱＴＬ分析，共检测到２８个 ＱＴＬ，其贡献
率在１．１％～３６．６％之间。其中在 ＬＧ１５连锁群上
检测到４个重叠的ＱＴＬ，贡献率最大为３６．６％，在抗
旱育种中应重点关注。在 ＬＧ１６连锁群上也检测到
４个重叠的 ＱＴＬ，但贡献率在 ８．１％以下，属于微效
ＱＴＬ，但在育种选择中也应予以考虑。
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