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摘要：【目的】通过构建 BC3F1群体对第 7 连锁群上一个影响油菜籽油分含量的主效 QTL（A7-QTL）进行定位

确认。【方法】在用 SG-DH 群体初定位基础上以欧洲品种 Sollux 为轮回亲本、目标区段含中国亲本 Gaoyou 等位基

因片段的 DH 系为供体构建近等基因系。用 1 700 个 BC3F1 单株基因型和其种子（BC3F2）表现型，采用

WinQTLCartographer 2.5 和 SPSS 11.5 软件对 A7-QTL 进行精细定位以及标记和性状的关联分析。【结果】含油量

QTL 的置信区间在标记 ZAAS849s-R131 之间，范围在 21.7 cM 左右，其 LOD 峰值为 9.71，距离两侧最近标记 RPSaA3

和 ZAAS839 分别为 0.9 和 2.1 cM，QTL 的加性效应值是 0.75；QTL 区段内的单标记方差分析表明：目标区段内 4

个标记各 3 种基因型的含油量之间存在极显著差异，标记 ZAAS839 处的差异最显著（P=1.2×10
-10
）；通过比较含

油量和 4个标记之间的对应关系，进一步推断 QTL 最可能位于标记 RPSaA3 和 ZAAS839 之间或临近。【结论】用 BC3F1

群体定位的 QTL 区间与 DH 群体分析结果相重叠，但置信区间明显缩小；定位结果进一步确认了 A7 连锁群上存在

油分 QTL 的真实性，增加了在该区域存有参与控制油菜含油量基因的可靠性；QTL 可能存在于标记 RPSaA3 和

ZAAS839 临近区域，两标记间距约 3 cM。 

关键词：甘蓝型油菜；含油量；QTL-近等基因系；QTL 定位 
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Abstract: 【Objective】 Mapping and conforming a major QTL for oil content in linkage group 7 using BC3F1 population in 
Brassica napus L. 【Method】 QTL-near isogenic lines (NILs) were developed by marker assistant selection on the basis of primary 
QTL analysis with SG-DH lines. 1700 BC3F1 plants, containing corresponding marker genotypes on A7 and trait phenotypes of oil 
content, were used for fine mapping oil QTL and association analysis between the marker genotypes and the trait (oil content) 
performance on A7 by software WinQTLCartographer 2.5 and SPSS11.5. 【Result】 The confidence interval of oil content QTL was 
located between the markers ZAAS849s and R131, which range about 21.7 cM and the peak value of LOD was 9.71. The distances 
between QTL and the nearest flanking markers RPSaA3 and ZAAS839 were 0.9 and 2.1 cM, respectively. The additive effect of QTL 
was 0.75, with Chinese allele increasing oil content. Marker-oil content association analysis (ANOVA) indicated that the oil content 
showed a significant difference among the three types of marker genotypes in each loci within QTL region (four markers), of which 
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the marker ZAAS839 showed the largest P value (P=1.2×10-10). 【Conclusion】 QTL position identified by mapping analysis using 
BC3F1 population was overlapped with primary QTL identification using SG-DH lines, however, the confidence interval was clearly 
decreased. The most probable QTL position is in the region near the markers RPSaA3 and ZAAS839. The genetic distance between 
RPSaA3 and ZAAS839 is about 3 cM.  
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0  引言 

【研究意义】油菜籽油分含量是油菜作物最重要

的经济性状之一，由多基因控制，易受环境影响，遗

传规律复杂。经典遗传学研究认为，含油量主要由遗

传因素决定，受母体基因型控制；控制含油量的基因

以加性效应为主，易受环境影响[1-2]。但经典遗传学无

法确切地解析像油菜籽含油量这种复杂性状的遗传控

制机理和基因作用模式；以普通作图群体进行 QTL
（quantitative trait loci）分析可以将控制含油量性状的

众多基因定位到基因组的不同染色体位置上，但仍无

法对单个 QTL 进行有效操作和克隆；而通过构建

QTL-近等基因系，针对特定 QTL 区域作进一步的精

细定位，通过图位克隆有可能获得对性状起重要作用

的目的基因。【前人研究进展】近年来随着分子标记

技术的发展，相应遗传图谱的构建，越来越多与油菜

含油量性状相关的 QTL 位点被相继发现。Burns 等[3]

用分子标记辅助选择构建的重组替换系检测到 13 个

不同脂肪酸组分的 QTL，其中 7 个对种子含油量有一

定影响。Mahmood 等[4]利用芥菜型油菜 DH（doubled 
haploid）群体构建 RFLP 遗传图谱，确定了 6 个与油

分含量相关的 QTL。Qiu 等[5]利用甘蓝型油菜构建的

DH 群体，定位了 7 个含油量 QTL。Delourme 等[6]利

用 Darmorbzh 与 Yudul 获得 DH 系，构建 SSR 遗传图

谱定位了 14 个与含油量相关的 QTL，并将定位结果

与前人研究报导比较，提出一系列在多个作图群体中

都检测到的共性 QTL。Zhao 等[7-9]利用欧洲（Sollux）
和中国（Gaoyou）高含油量油菜品种杂交产生的 F1

构建的 DH 群体，对甘蓝型油菜种子含油量进行多环

境下的联合定位分析，获得 8 个主效含油量 QTL，其

中定位在第 7 连锁群（A7）上的 QTL 效应值最大且

在所有被检环境中均稳定表达。但前人的研究大多都

停留在对含油量 QTL 的初步定位上，至今未见有对相

关油菜含油量 QTL 进行验证和精细定位的报道。【本

研究切入点】利用分子标记辅助手段构建的近等基因

系由于遗传背景高度一致，只有目标区段存在差异，

因此可以有效地验证靶 QTL 存在的真实性[10-11]，并用

于精细定位，期望通过图位克隆筛选出重要候选基  
因[12-14]；同时近等基因系也适用于研究 QTL 和环境以

及 QTL 和遗传背景之间的互作关系[15-16]。【拟解决的

关键问题】本研究拟在 Zhao 等[7]含油量 QTL 初定位

基础上，选取含油量高且靶 QTL 区域含高油等位基因

亲本 DNA 片段的 DH 株系，构建 QTL-近等基因系，

发展分子标记对 A7 上的一个稳定表达的含油量 QTL
做进一步的定位，以期验证并缩小目标 QTL 区域，为

最终图位克隆目标基因打下良好基础。 

1  材料与方法 

1.1  材料来源和田间试验 
本研究材料来自 Zhao 等[7]报导的 SG-DH 群体，

根据 A7 上含油量 QTL 初步定位结果，选取含油量较

高且目标区段为高油等位基因亲本Gaoyou 的 2个DH
系 DH106 和 DH255 为供体亲本，以欧洲亲本 Sollux
作为轮回亲本，培育 A7-QTL 近等基因系。图 1 为 2
个供体 DH 株系和双亲在杭州 2001、2004、2005 和

2007 年 4 个年度的含油量平均值和标准差[17]。从 BC2

代开始进行含油量表现型和标记基因型双向选择，由 
 

 
 

图 1  2 个供体 DH 系和双亲在杭州 4 个年度（2001、2004、

2005、2007）含油量平均值及标准误 

Fig. 1  The means and standard error of oil content for two 

donor DH lines, DH106 and DH255, and their parents 

Sollux and Gaoyou in 4 year trials in Hangzhou 
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BC3自交得到约4 000个BC3F1单株构成的群体作为本

研究中定位材料。 
BC3F1群体于 2007－2008年在浙江省农业科学院

试验地（杭州）种植，二行区行长 2.5 m，行、株距为

0.33 m×0.15 m；苗期取约 3 500 个单株的叶片，分单

株提取 DNA；用 A7 连锁群上 QTL 区域和两侧距离

最近的 10 个标记逐株进行标记检测；花期单株套袋，

成熟时按单株收获种子，近红外（NIRS）分析仪（德

国 BRUKER 公司，型号 VECTOR 22/N）测定收获种

子（BC3F2）含油量，间隔 50 个样品设置高低含油量

2 个对照控制测试误差。重复测定 3 次，取平均值。 
1.2  A7 连锁群分子标记加密 

在原有 SG-A7 图谱基础上，借助前人发表的多个

甘蓝型油菜图谱标记信息，同时在生物信息数据库的

引导下针对 A7 连锁群发展基于 EST 序列位点特异性

标记。自行开发的引物序列由浙江大学生物信息研究

所设计，上海生物工程技术服务公司合成。利用

Mapmaker/Exp 3.0 软件[18]，通过“near”、“try”等

命令将新的标记添加到 A7 连锁群上。 
1.3  DNA 提取与 PCR 扩增 

选取苗期的油菜嫩叶，采用略作改动的 CTAB  
法[19]提取双亲及 BC3F1 群体各单株的叶片总 DNA。

PCR 扩增体系和反应程序参照 Zhao 等[7]的方法，扩增

产物加 5 µL 上样缓冲液（40%蔗糖，0.025%溴芬兰），

6%聚丙烯酰胺凝胶（19﹕1）电泳，银染法染色，电

泳结果扫描保存。 

1.4  统计分析 
遗传背景回复率：基于分子标记的遗传背景回复

率计算公式： 
G(g)=[L+X(g)]/(2L)=1/2+(1/2)[X(g)/L] 

式中，G(g)指在 g 代的遗传背景回复率；X(g)指在回

交 g 代表现为轮回亲本带型的分子标记数量；L 指所

分析的分子标记数量[20]。 
A7-QTL 定位采用 WinQTLCartographer 2.5 软件

复合区间作图法[21]，标记之间的关联分析用 SPSS11.5
软件处理。LOD值的显著性通过置换分析（permutation 
analysis）运算 1 000 次确定。 

2  结果与分析 

2.1  A7-QTL 近等基因系的构建和 BC3F1群体分析 
以 DH106 和 DH255 为母本，德国亲本 Sollux 为

轮回亲本连续回交，从 BC2世代开始用标记作前景分

析，首先用 QTL 区域的 3 个标记（Na12A02b、
BRMS036、ZAAS12a）（表 1）从 156 株中筛选出 75
株，回交产生 BC3世代。随即对 2 个株系的 52 个 BC3

单株进行前景和背景选择，前景选择包含了分布于 A7
连锁群上的 10 个标记（SUC1-2a、Na12A02b、
BRMS036、ZAAS176、RPSaA3、ZAAS12a、sR7223、
APOC1、BRAS023、sR0282R）（表 1），背景选择

涉及 SG 图谱的 180 个均匀分布在油菜全基因组上的

分子标记，最终在前景选择的基础上挑选遗传背景回

复率较高且在其它主要含油量 QTL 区域为轮回亲本

 
表 1  用于 A7-QTL 定位的标记序列及其来源 

Table 1  Marker sequences and their origins used for mapping of A7-QTL in this study 

标记 
Marker  

上游引物  
Forward primer 

下游引物 
Reverse primer 

来源  
Origins 

APOC1 CTCGTCCTCACTTCTCCC GAATAACTCCAGGTCCAA Li et al. Euphytica, 2006,152:25-29 

RPSaA3 TACTGATCCACGTACCGA CTCTGGCTTAGCCTCCTC Li et al. Euphytica, 2006,152:25-29 

SUC1-2a CCGTCGCCTGGTATTAGA GCCGGAGCTGCTTGAAAA Li et al. Euphytica, 2006,152:25-29 

BRAS023 CCATTGCAAATCCCTTTACTC AGATGGAATGCGATCAAAGA Piquemal et al. Theoretical and Applied Genetics, 2005, 
111(8):1514-1523 

BRMS036 GGTCCATTCCTTTTTGCATCTG CATGGCAAGGGGTAACAAACAT Kim et al. Genetics, 2006,174(1):29-39 

sR0282R AGGAAGCCCAACAGGACTTT AATTCGATTCTCCATCGTGC http://www.brassica.agr.gc.ca 

sR7223 AGGACCCGACTTTCCTTGTT ACCAAACTCGGCGTACAAAT http://www.brassica.agr.gc.ca 

Na12A02b AGCCTTGTTGCTTTTCAACG AGTGAATCGATGATCTCGCC Lowe et al. Theoretical and Applied Genetics, 
2004,108(6):1103-1112 

EST839 AAACCGGCTACGAGATCCTT CGCTGGTTTAGCCAATCTAA 浙江省农业科学院 Zhejiang Academy of Agricultural Sciences

ZAAS176 GTCAACAAGGAGAGGCTTGC TTGGAAGCAGAAGCAATGTG 浙江省农业科学院 Zhejiang Academy of Agricultural Sciences

ZAAS12a TCAATGGCGATGGCAGCAG  CCAGTCAACAATCCAGACAAGC 浙江省农业科学院 Zhejiang Academy of Agricultural Sciences
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基因型的 BC3 单株 28 株，继续回交产生 BC4，所有

52 个单株均套袋自交产生 BC3F1。根据自交单株种子

含油量测定结果结合标记基因型分析，筛选含油量近

于或高于 45%，遗传背景回复率高于 93%的单株 6 个

（表 2），按株系播种。其中 N46-2、N46-3、N46-7、
N46-8 源于 SG-DH106 ； N59-2 、 N59-3 来自于

SG-DH255。由此构建了一个 4 000 个单株左右的

BC3F1群体，BC3F1群体的构建过程如图 2 所示。油菜

开花期套袋自交约 3 500 株，成熟时按单株收获测定

种子（BC3F2）含油量。含油量大多分布在 40%—45%
之间，占群体的 80%以上。 
2.2  A7 连锁群上分子标记的加密和 QTL 定位 

在已经发表的 SG 图谱[7]基础上，利用发表在其

它甘蓝型油菜图谱 A7 上的标记信息和本实验室开发

的 EST 标记对 SG 群体双亲进行多态性筛选和 DH 群

体分析，增加 A7 连锁群上标记密度。然后选取

A7-QTL 两侧 10 个共显性分子标记（Ra12A02b、
BRMS036、ZAAS176、RPSaA3、ZAAS839、ZAAS12a、
sR7223、APOC1、BRAS023、sR0282R）对 BC3F1单

株进行基因型分析，10 个标记的相关信息见表 1。最 

 
P：含油量性状分析，G：标记基因型分析 
P: Phenotyping estimate of oil content, G: Genotyping analysis of markers 

 
图 2  QTL-BC3F2构建过程  
Fig. 2  Procedure of QTL-BC3F2 development 

 
表 2  6 个中选 BC3单株种子含油量(%)以及背景回复率(%) 
Table 2  Oil content (%) and ratio of background restoration (%) of 6 selected BC3 plants 

BC3 株系 BC3 line  

N46-2 N46-3 N46-7 N46-8 N59-2 N59-3 

含油量 Oil content (%) 45.0 (±1.76) 45.7 (±1.79) 47.9 (±1.78) 46.4 (±1.77) 45.8 (±1.76) 44.6 (±1.78)

背景回复率 Ratio of background restoration (%) 93.3 94 94.5 94.8 93.8 93.2 

 
终选用 1 700 株标记基因型（BC3F1）和种子含油量数

据（BC3F2）均完整的单株，对第 7 连锁群进行 QTL
扫描，以 LOD 值≥3.3 确定有无 QTL 的存在并检测

QTL 在连锁图上的置信区间（图 2）。含油量 QTL 置

信区域在分子标记 ZAAS849s-R131 之间，其 LOD 峰

值为 9.71，距离两侧最近标记 RPSaA3 和 ZAAS839
分别为 0.9 和 2.1 cM，QTL 的加性效应值是 0.75。与

用 DH 群体在杭州四环境下的定位结果比较[17]，LOD
峰值、加性效应值相近，QTL 区间重叠，但范围集中

到了一个 21.7 cM 的区段内（表 3，图 3）。

 

表 3  应用 BC3F1和 DH 群体在杭州四年度的 QTL 分析结果比较 

Table 3  A7-QTL for oil content with SG-BC3F1 and SG-DH population in 4 year trials in Hangzhou 

群体 
Population 

年份 
Years 

最大 LOD 值 1) 
Peak LOD score 

加性效应 
Additivity 

置信区间 
Confidence interval 

位置 
Position (cM) 

BC3F1 2008 9.71 0.75 ZAAS849-R131 40.3—62.0 

SG-DH 2001 9.16 0.65 Na12A02b-R131 32.2—62.0 

 2004 10.59 0.92 SUC1_2A-BRMS036 25.0—45.5 

 2005 12.97 0.95 Na12A02b-R131 32.2—62.0 

 2007 10.30 0.62 SUC1_2A- ZAAS839 25.0—51.6 

1) LOD 值的显著性=3.3   Significant LOD score=3.3  
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图 3  6 个中选 BC3单株（N46-2、N46-3、N46-7、N46-8、N59-2、N59-3）标记基因型及自交产生的 1 700 株 BC3F1群体定位

A7-含油量 QTL 

Fig. 3  Genotypes of 6 selected BC3 plants and oil QTL on A7 using BC3F1 population with 1 700 selfing plants 

 
2.3  QTL 区间标记基因型和含油量关联分析 

为了进一步确认第 7 连锁群上分子标记基因型与

含油量性状间的相关程度，根据分子标记显示的带型，

将 BC3F1群体按单株分为轮回亲本型（Sollux/Sollux）、
杂合型（Gaoyou/Sollux）和供体亲本型（Gaoyou/ 
Gaoyou）3 组，对 3 组含油量性状按单标记进行方差

分析（表 4）。结果表明：QTL 区域内 4 个标记

BRMS036、ZAAS176、RPSaA3 和 ZAAS839 的各 3
种基因型含油量之间均存在极显著差异。说明这些标

记可能与含油量有关或与控制含油量性状的基因紧密

连锁。其中含油量在标记 ZAAS839 基因型间差异最

显著，P 值达 1.2×10-10。进而对这 4 个标记各 3 种基

因型含油量表型进行多重比较（表 4），4 个标记供体

亲本和轮回亲本基因型含油量之间均存在极显著差

异，标记 ZAAS839 三种基因型间差异均达显著；而

位于 QTL 区间外二侧标记 Ra12A02b（P=0.08）、

ZAAS12a（P=0.07）、sR7223（P=0.16）、APOC1
（P=0.13）、BRAS023（P=0.92）、sR0282R（P=0.94）
P 值均大于 0.05，3 种基因型含油量间无显著差异，

说明这些标记与含油量性状不相关。在 A7 连锁群上，

BRMS036、ZAAS176、RPSaA3 和 ZAAS839 等 4 个

标记间距离为 7.1 cM。 
为试图进一步缩小 QTL 区间，根据 BRMS036、

ZAAS176、RPSaA3 和 ZAAS839 等 4 个标记基因型的

不同组合选取 2 组共 6 种类型，对其种子含油量进行

方差分析和多重比较（表 5），首先分别选取 4 个标

记均为轮回亲本（Sollux/Sollux）和供体亲本（Gaoyou/ 
Gaoyou）基因型的单株（BC3F2 种子）各 347 和 248
株（第 1 组包括 1、2 类），以轮回亲本 Sollux（37
株）为对照，三类间进行含油量比较分析（表 5）。

结果表明目标区段为供体基因型（Gaoyou）的 BC3F2

种子平均含油量 43.35%，较目标区段为轮回亲本  
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表 4  A7-QTL 区间内 4个标记基因型和含油量表现型的比较分析 

Table 4  Comparative analysis between marker genotype and oil content in 4 marker loci in A7-QTL region 

分子标记基因型 
Molecular marker genotype 

株数 
No. of plants 

平均含油量(标准误) 
Average of oil content (%) 

P 值 
P value 

多重比较(0.05) 1) 
Mul. comparison 

BRMS036   1.2×10-6  

Gaoyou/Gaoyou 340 43.19 (±1.79)  a 

Gaoyou/Sollux 736 42.93 (±1.81)  a 

Sollux/Sollux 436 42.50 (±1.82)  b 

ZAAS176   1.5×10-7  

Gaoyou/Gaoyou 321 43.06 (±1.78)  a 

Gaoyou/Sollux 729 42.96 (±1.82)  a 

Sollux/Sollux 436 42.44 (±1.80)  b 

RPSaA3   3.0×10-9  

Gaoyou/Gaoyou 256 43.23 (±1.82)  a 

Gaoyou/Sollux 545 42.94 (±1.79)  a 

Sollux/Sollux 330 42.30 (±1.81)  b 

ZAAS839   1.2×10-10  

Gaoyou/Gaoyou 331 43.25 (±1.83)  a 

Gaoyou/Sollux 697 42.92 (±1.78)  b 

Sollux/Sollux 383 42.32 (±1.79)  c 
1) 相同英文字母表示不同标记基因型间种子含油量无显著差异，反之差异达显著 
1) Same letter means no significant difference for oil content between marker genotypes, otherwise showing a significant difference for oil content between 
marker genotypes 
 

表 5  A7-QTL 区间 4个标记基因型含油量比较分析 

Table 5  Comparative analysis between marker genotype and oil content in 4 marker loci in A7-QTL region 

类型 
Type 

标记基因型 
Marker genotype 

株数 
No. of plants 

平均含油量 
Average of oil content (%) 

P 值 
P value 

多重比较(0.05)
Mul. comparison

第一组 First group BRMS036 ZAAS176 RPSaA3 ZAAS839  3.5×10-8  

1 P2 P2 P2 P2 248 43.35 (±1.60)  a 

2 P1 P1 P1 P1 347 42.27 (±1.69)  b 

轮回亲本 Sollux (P1) (CK) 37 42.30 (±1.26)  b 

第二组 Second group BRMS036 ZAAS176 RPSaA3 ZAAS839  0.003  

3 P1 P1 F1 F1 48 43.36 (±1.60)  a 

4 F1 F1 P1 P1 47 42.48 (±1.60)  b 

5 F1 F1 P1 F1 15 42.67 (±1.79)  b 

6 F1 F1 F1 P1 13 42.32 (±1.69)  b 

轮回亲本 Sollux (P1) (CK) 37 42.30 (±1.26)  b 

* P1 表示 Sollux/Sollux 基因型，P2 表示 Gaoyou/Gaoyou 基因型，F1 表示 Gaoyou/Sollux 基因型 
* P1: Sollux/Sollux genotype, P2: Gaoyou/Gaoyou genotype, F1: Gaoyou/Sollux genotype 
 

（Sollux）（42.27%）高出 1.08 个百分点，两者比较

P 值达 9.6×10-12，差异极显著；而轮回亲本 Sollux 平

均含油量是 42.30%，与目标区段为轮回亲本（Sollux）
的 BC3F2种子平均含油量比较差异不显著。进一步根

据 4 个标记 P1和 F1的不同组合再形成 4 种类型（第 2
组，3—6 类），对其进行基因型和含油量表型的对应

分析。第 3 类（BRMS036 和 ZAAS176 为轮回亲本基

因型，RPSaA3、ZAAS839 为杂合基因型）和其它 3
个类型（4—6 类）及轮回亲本间差异均达显著，而其

它 3 类之间及其与轮回亲本之间差异都不显著，由此

推断 QTL 更可能位于 RPSaA3 和 ZAAS839 之间或相

临区域。 
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3  讨论 

近年来，众多基因得以快速克隆的一个重要原因

是大量使用了近等基因系材料和生物信息学知识，许

多基因的成功克隆都基于类似的研究策略：首先使用

常规定位群体对靶性状进行 QTL 初定位；进而构建含

靶 QTL 的近等基因系作精细定位；再结合生物信息学

知识图位克隆靶基因。Alpert 和 Tanksley[22]首次利用

近等基因系精细定位 QTL，将控制西红柿果重 QTL
定位在一个约 150 kb 的基因组区域内，Frary 等[23]进

而克隆出了这个基因，该基因控制心皮细胞的数目。

另在拟南芥、水稻等作物上均有不少成功的报      
导[13-14,24]。油菜作物在分子生物学领域的研究进展相

对拟南芥、水稻等作物存在较大差距，相关报导不多。

Delourme 等[25]利用近等基因系对抗黑茎病 QTL 做了

较精确的效应评价。至今未有用多轮回交后代对油菜

含油量 QTL 进行确认和精细定位的报道。 
在用 SG 群体进行 QTL 定位研究中，Zhao 等[7]

和黄吉祥[17]发现在 A7 连锁群上存在一个效应值较大

而且在多环境中稳定表达的含油量 QTL。金梦阳等[26]

利用高世代自交材料研究发现在第 7 连锁群上有一个

与含油量有关的 QTL；Delourme 等[6]利用 DH 群体也

在 A7 染色体上发现了含油量 QTL 位点，只是贡献率

都没有象 SG 群体中检测到的大，但由于缺乏相同标

记难以确定是否为相同基因位点。 
近等基因系群体同 DH 群体相比，在 QTL 定位和

效应评价等方面更具优势。因为近等基因系背景高度

相似，只有来自供体一小片段差异，使得靶 QTL 的遗

传效应更容易突显出来；而 DH 系由于背景是 2 个亲

本的嵌合体，背景之间存在着一定的互作，有可能使

QTL 的位置和效应值的估算出现偏差。综合分析杭州

4 个年度的初定位结果，A7 含油量 QTL 区间在一个

约 45 cM 的范围内。本研究利用 BC3F1 群体定位的

QTL 位置与初定位区段基本重叠，但区间缩小到 21.7 
cM。单标记方差分析则显示，标记 ZAAS839 基因型

与性状表现型关联最紧密，进一步通过对目标 QTL 区

段内 4 个标记不同基因型组合和种子含油量的比较分

析，推测影响油菜含油量的 A7-QTL 的位置更可能存

在于 RPSaA3、ZAAS839 这 2 个标记之间或临近，标

记 RPSaA3 和 ZAAS839 的图谱距离仅为 3.0 cM。本

研究结果证实了先前报导的 SG-A7 连锁群上的含油

量 QTL，定位结果使 QTL 位点更加明确，QTL 区域

更为集中。 

对本研究 BC3F1群体和先前 DH 群体定位结果比

较[7,17]，LOD 值和加性效应值均未明显提高，从加性

效应值 α=0.75 推算，该 QTL 区域当 Sollux 的等位基

因被 Gaoyou 纯合替代时可提高含油量约 1.5 个百分

点，略高于目标区段全为供体基因型（43.35%）和轮

回亲本（Sollux）基因型（42.27%）平均含油量的差

值（1.08 个百分点）；又 1 700 个 BC3F1群体单株间

含油量出现约 8 个百分点的差异。对上述现象笔者分

析有以下几方面原因：（1）由于本试验中所用定位群

体 BC3F1含油量测定数据为单株套袋种子，其数值可

能会因小环境差异受不均等的病、虫害或倒伏等因素

影响从而干扰含油量的真实表型；（2）由于轮回亲本

是德国冬油菜品种 Sollux，在杭州条件下成熟期温度

上升较快，成熟期仍有一定差异的单株会发生不同程

度的高温逼熟现象，也会影响到真实的含油量水平；

（3）由于本研究中所用材料只是 BC3F1世代，除目标

区段外可能仍有较多的区间与供体亲本一致，因此单

株间较大的含油量差异也可能是其它区域的供体亲本

基因型直接或间接作用的结果，在一定程度上干扰目

标 QTL 的真实表达和检测结果。因此对 A7-QTL 的进

一步精细定位还需要利用更高世代的回交自交群体和

进一步增加 QTL 区间标记密度。后续研究中，笔者将

利用 BC3F2小区开放种子以及 BC4F1和 BC4F2群体，

同时重点在约 10—20 cM 的区域内根据油菜 BAC 序

列和拟南芥基因库信息大量发展位点特异性标记，精

细定位 A7-含油量 QTL。 
通过对 BC3F1单株初花期的考察，我们发现不同

株系间开花期仍存在较大差异，但初定位结果 A7 上

没有发现主效开花期 QTL，在更高世代 QTL-近等基

因系选育材料中，有必要继续关注此性状并观察其与

含油量之间的关系；第 7 连锁群与含油量 QTL 相隔约

35 cM 区域还存在效应值方向相反的主效千粒重和效

应值方向相同的角果粒数 QTL 位点。目前笔者正在同

时针对 A7 上的这些主效 QTL 构建近等基因系，试图

通过精细定位和图位克隆最终获得控制这些重要性状

的目的基因，并研究基因之间的相互关系和作用机理。 

4  结论 

本试验以欧洲品种 Sollux 为轮回亲本，目标区

段含中国亲本 Gaoyou 高含油量等位基因片段的

SG-DH 系为供体亲本构建近等基因系，用 1 700 株

BC3F1 单株基因型和相应单株上收获的 BC3F2 种子

含油量对 A7 进行定位分析，结果验证了先前报导
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的 A7 连锁群上油分 QTL，QTL 位点更加明确，区域

更为集中。进一步通过对 10 个标记基因型和对应含

油量的关联分析和 QTL 区间内 4 个标记不同基因

型组合和含油量性状间的比较分析，初步判断油菜

第 7 连锁群上的含油量 QTL 最可能存在于 RPSaA3和
ZAAS839 两个标记之间或相临区域，两标记间距离为

3.0 cM。 
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