
植物遗传资源学报

Journal of Plant Genetic Resources DOI：10.13430/j.cnki.jpgr.20251005001

基于黄褐棉导入系群体定位棉花纤维品质和产量性状 QTLs
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摘要：为挖掘黄褐棉优异基因资源并将其用于陆地棉的遗传改良，以陆地棉 B0011为轮回亲本、黄褐棉为供体亲本构建

的包含 71个株系的 BC5S5导入系群体为材料，对纤维长度、纤维比强度、马克隆值、成熟度、纤维整齐度、短纤维率、纤维

伸长率、含水率 8个纤维品质性状和单铃皮棉重、单铃籽棉重、衣分 3个产量性状进行表型测定与 QTL 定位分析。研究表明，

单铃皮棉重和短纤维率受基因型影响较强，纤维长度、纤维比强度、纤维整齐度、纤维伸长率、马克隆值和衣分受环境条件

的影响较为明显，成熟度和含水率受到基因型×环境互作的影响高于基因型的影响。大部分产量性状与纤维品质性状关联较弱，

但单铃籽棉重和衣分仍会受到纤维品质性状的显著影响，其中单铃籽棉重与马克隆值、纤维伸长率呈显著相关，衣分与含水

率呈显著相关。共定位到 80个 QTLs，包括 63个与纤维品质相关的 QTLs，17个与产量性状相关的 QTLs，分布在 21条染色

体上，贡献率高且LOD值大于3.00的QTLs达到80%以上，连锁重组率高。其中qLW-A06-1、qMCF-A12-1、qFS-A13-1、qSW-A10-1

和 qSW-D06-1在多个环境中被稳定检测到。鉴定到 4个调控多个性状的多效性位点 A10：88383565、D06：36287101、D06：

55819963和 D13：60179605，4个位点均定位到了与短纤维率相关的 QTL。在 A01（2个）、A10（2个）、A13（1个）、

D04（1个）和 D06（2个）染色体上定位到了 8个 QTL 簇，调控多个纤维品质性状和产量性状。研究结果为棉花分子育种实

践提供了潜在的应用价值。
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Abstract:  To mine elite gene resources from Gossypium mustelinum L. for the genetic improvement of upland cotton, a

backcross introgression line (BC5S5) population comprising 71 lines, derived from Gossypium hirsutum B0011 as the recurrent parent

and Gossypium mustelinum as the donor parent, was utilized. Phenotypic evaluation and quantitative trait locus (QTL) mapping were

conducted for eight fiber quality traits (fiber length, fiber strength, micronaire value, maturity of cotton fiber, fiber uniformity, short

fiber content, fiber elongation, and the water content) and three yield traits (lint weight, single boll weight, and lint percentage).

Studies have shown that lint weight and short fiber content are strongly influenced by genotype; fiber length, fiber strength, fiber

uniformity, fiber elongation, micronaire value and lint percentage are significantly affected by environmental conditions, while

maturity of cotton fiber and the water content are influenced by genotype×environment interaction to a greater extent than by genotype

alone. Most yield traits exhibit weak associations with fiber quality traits; However, single boll weight and lint percentage of are still
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significantly affected by fiber quality traits, among which the single boll weight is significantly correlated with micronaire value and

fiber elongation, and the lint percentage is significantly correlated with the water content. A total of 80 QTLs were identified,

including 63 for fiber quality and 17 for yield traits, distributed across 21 chromosomes. A high proportion of these QTLs exhibited

high contribution rates, with over 80% having a LOD value greater than 3.00 and high linkage recombination rates. Notably, five

QTLs (qLW-A06-1, qMCF-A12-1, qFS-A13-1, qSW-A10-1, and qSW-D06-1) were stably detected across multiple environments.

Furthermore, four pleiotropic loci (A10:88383565, D06:36287101, D06:55819963, and D13:60179605) were identified, all of which

were associated with short fiber content. Eight QTL clusters were detected on chromosomes A01 (two), A10 (two), A13 (one), D04

(one), and D06 (two), regulating multiple fiber quality and yield traits. The research results provide potential application value for

cotton molecular breeding practices.
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棉花作为纺织工业不可或缺的天然纤维来源，在国家经济发展中发挥着支柱性作用[1]。棉花栽培种中，

陆地棉（Gossypium hirsutum L.）因其良好的适应性及高产潜力，成为全球种植范围最广的棉花种，其产量

占世界棉花总产量的 95%以上[2-3]。棉花生产不仅提升了棉农的收入水平和生活质量，更是保障纺织业实现

长久稳定发展的关键要素[4]。然而，育种过程中骨干亲本的长期使用和定向选育，致使陆地棉的遗传多样性

逐渐降低，其相对狭窄的遗传基础阻碍了棉花产量及纤维品质的进一步遗传改良[5-6]。发掘和利用野生棉种

的潜在基因，对丰富陆地棉遗传变异基础具有重要意义[7]。黄褐棉（G. mustelinum L.）起源于巴西东北地区，

原始生存环境恶劣，具有抗虫、抗黄萎病和纤维品质优良的优异特性，基于分子进化学与系统发育学等方

面的研究，黄褐棉是与陆地棉遗传距离最远的异源四倍体棉种，可能具备改良陆地棉品种的优异等位基因[8-9]。

虽然黄褐棉的纤维不适用于纺织生产，但在对其高代回交群体进行 QTL定位时，检测到与纤维品质调控相

关的等位基因，说明黄褐棉可以用于改良陆地棉的纤维品质[10-11]。棉花纤维品质性状和产量性状属于复杂

的数量性状，单铃籽棉重、衣分等是构成棉花产量的关键因素，纤维品质性状包括纤维长度、纤维比强度、

马克隆值等，这些性状易受环境影响，且受多基因控制[12-13]。纤维品质性状和产量性状的表型往往受基因

和环境的共同调控，且存在显著负相关关系[14]。

QTL 定位是通过解析整个染色体组的 DNA标记与数量性状表型数据的关联性，进而将 QTL锚定到染

色体连锁群的相对位置，并对其遗传效应值进行评估的技术方法[15]。目前，QTL 定位在植物界广泛地应用

于植物抗性、生长发育和农艺性状等方面的研究 [16]。染色体片段导入系（CSILs, chromosome segments

introgression lines）是指通过杂交、回交和分子标记辅助选择，从群体基因组中筛选获得具有单个或多个染

色体片段代换系差异的品系，染色体片段导入系是进行 QTL定位的理想试验材料[17-18]。焦梦佳等[19]以陆地

棉鲁棉研 37号为母本，与携有海岛棉优异纤维性状基因渐渗片段的种质系 Sealand进行杂交，构建了由 372

个单株组成的 F2群体，并从中定位到 20个与纤维品质相关的 QTLs。Keerio等[20]以陆地棉 4105为轮回亲本、

毛棉为供体亲本，构建了包含 107个家系的导入系群体，共鉴定到 74个与纤维品质和产量性状相关的 QTLs。

张咪[16]和孙颖[9]以黄褐棉为供体亲本、分别以陆地棉 PD94042和中棉所 35为轮回亲本，构建了包含 65个

家系的导入系和 564个单株的 BC3F2群体，分别鉴定到 132个和 121个与纤维品质和产量相关的 QTLs。



本研究选用陆地棉 B0011作为轮回亲本、黄褐棉作为供体亲本，通过回交后自交，构建了包含 71个株

系的黄褐棉导入系群体（BC5S5群体），利用该群体定位与棉花纤维品质及产量性状相关的 QTL位点，为

陆地棉纤维品质和产量性状的改良和新品种的选育提供参考。

1 材料与方法

1.1 试验材料

以黄褐棉为供体亲本、综合性状优良的非转基因常规陆地棉品系 B0011为轮回亲本，构建了包含 71个

株系的黄褐棉导入系群体（BC5S5群体）。黄褐棉具有抗虫、抗黄萎病和纤维品质优良的特性；B0011是国

家审定棉花品种华杂棉 H318的母本材料，在单株结铃数（27.9个）、单铃重（5.9 g）和衣分（41.4%）等

产量性状上表现优良，且纤维长度（30.3 mm）和纤维比强度（31 cN/tex）性状表现优异；所用亲本材料均

由华中农业大学提供 [21]。BC5S5 群体和陆地棉 B0011 均于 2018 年在新疆农业科学院玛纳斯试验站

（2018_MNS）和库尔勒试验站（2018_KEL）种植，于 2019年在新疆农业科学院玛纳斯试验站（2019_MNS）

种植。每年每点 2个重复，采用随机区组试验设计。种植模式为一膜四行，每小区长 5 m，株距 9.5 cm，小

区内材料的行间距分别为 28 cm、50 cm 和 28 cm，膜间距为 55 cm，小区面积为 8.05 m2，每小区种植 210

株。

1.2 纤维品质性状及产量性状表型调查

在棉花自然吐絮成熟期间，人工连续采拾每个家系中部正常吐絮的棉花 10朵，用于纤维品质性状及产

量性状的考种鉴定[22]。8个纤维品质性状包括纤维长度、纤维比强度、成熟度、马克隆值、短纤维率、纤维

整齐度、纤维伸长率及含水率；3个产量性状包括单铃籽棉重、单铃皮棉重和衣分。

1.3 数据分析

使用 SPSS 24.0软件对 3个环境的 BC5S5群体数据的最大值、最小值、均值及标准偏差等特征进行描述

统计，并基于单因素一般线性模型对基因型、环境及互作进行方差分析 [23]。利用 R 语言“lme4”包

（https://cran.r-project.org/web/packages/lme4/index.html）的线性混合模型评估广义遗传力（H2, broad-sense

heritability）[24]。各性状间的皮尔逊相关系数由 R语言“corrplot”包（https://github.com/taiyun/ corrplot）计算

并可视化相关矩阵[25]。

1.4 QTL定位

本研究构建的 BC5S5群体为非标准单片段导入系，参照沈超等[26]和Wang等[27]的定位方法进行 QTL定

位。基于沈超等[26]提供的 BC5S5群体 SLAF-seq测序数据，共发现了 2839个 SNP 标记，结合表型数据，使

用 QTL IciMapping 4.1（ https://www.isbreeding.net/）软件的 CSL 功能基于逐步回归加性效应模型

（RSTER-LRT-ADD），检测与棉花纤维品质和产量性状相关 QTL[28]，设 LOD≥2.5。QTL命名参照McCouch

https://cran.r-project.org/web/packages/lme4/index.html
https://github.com/taiyun/%20corrplot
https://www.isbreeding.net/


等[29]提出的命名规则，若在同一染色体上检测到多个与同一性状相关的 QTL，将 QTL编号为“1”、“2”、“3”

等以便区分不同 QTL 位点。同时在两个或两个以上环境检测到的 QTL 视为稳定 QTL[30]。物理图谱使用 R

语言“LinkageMapView”包（https://cran.r-project.org/web/packages/LinkageMapView/index.html）进行可视化[31]。

1.5 QTL共定位分析及 QTL簇识别

将检测到的稳定 QTL 与 CottonQTLdb 数据库（http://www2.cottonqtldb.org:8081/traits）比较 [32]，在

Cottongen 数据库（https://www.cottongen.org/find/markers）中查询标记并确定 QTL 的物理位置[33]。若数据

库中已报道的 QTL与本研究检测的 QTL具有相同或重叠的物理位置，则被视为对已有 QTL 的重复鉴定[32]。

同一染色体置信区间在 20 cM范围内有 3个及以上 QTL（可为连锁不同性状的 QTL）称为 QTL 簇[34]，

基于种间遗传图谱的整合结果，棉花基因组中遗传距离与物理距离的对应关系为平均 1 cM相当于 0.5 Mb[20,

35]。据此，本研究将在同一染色体置信区间 10 Mb内包含 3个及以上的 QTL定义为 QTL簇。

2 结果与分析

2.1 纤维品质性状和产量性状在多个环境中的表现

由表 1可知，纤维品质性状和产量性状在不同环境中的偏度绝对值均小于 1，结合峰度数据分析，3个

环境中的纤维品质性状和产量性状均呈现连续的正态分布特征（图 1，图 2），符合数量性状遗传的基本规

律。不同性状受环境的影响存在显著差异，纤维整齐度和成熟度在不同环境间表现稳定，变异系数为

1.06%~1.83%；而纤维伸长率和短纤维率受环境影响较大（图 3，图 4），变异系数为 12.69%-21.73%，具有

出较高的表型变异。同时，纤维长度、马克隆值、含水率、单铃籽棉重、单铃皮棉重和衣分均表现出较高

的遗传力。以上结果表明，纤维品质性状和产量性状符合典型的多基因调控的数量性状遗传特性，可用于

QTL定位研究。

表 1 BC5S5群体纤维品质性状和产量性状描述统计

Table 1 Descriptive statistics of fiber quality traits and yield traits in the BC5S5 population

性状

Traits
环境

Environment
最大值

Max.
最小值

Min.
均值

Mean
标准差

SD
峰度

Kurtosis
偏度

Skewness

变异系数

（%）

CV

遗传力（%）

H2

纤维长度（mm）

FL
2018_KEL 33.13 26.92 29.73 1.55 －0.73 0.24 5.21 40.51
2018_MNS 32.03 25.28 29.10 1.53 －0.04 －0.34 5.27
2019_MNS 33.38 27.33 29.88 1.26 0.15 0.68 4.36

纤维比强度（cN/tex）
FS

2018_KEL 34.82 25.93 31.07 1.79 0.39 －0.52 5.76 12.86
2018_MNS 35.50 23.21 29.42 2.34 0.32 －0.15 7.97
2019_MNS 36.10 26.20 31.06 2.15 －0.09 0.18 6.92

纤维整齐度（%）

FU
2018_KEL 87.49 82.94 85.24 0.90 0.37 －0.09 1.06 1.87
2018_MNS 86.76 79.75 83.26 1.52 －0.23 －0.04 1.83
2019_MNS 88.90 82.50 85.44 1.27 0.61 0.31 1.49

纤维伸长率（%）

FE
2018_KEL 8.71 4.19 5.80 0.85 1.06 0.68 14.66 27.20
2018_MNS 7.09 2.07 4.67 1.02 －0.03 0.32 21.73
2019_MNS 8.90 3.20 6.32 1.25 －0.42 －0.17 19.78

马克隆值

MV
2018_KEL 5.35 3.32 4.31 0.44 －0.34 0.03 10.21 46.93
2018_MNS 5.82 3.65 4.72 0.44 －0.16 0.14 9.32
2019_MNS 5.53 3.33 4.40 0.41 0.35 －0.03 9.32

https://cran.r-project.org/web/packages/LinkageMapView/index.html
http://www2.cottonqtldb.org:8081/listTraits
https://www.cottongen.org/find/markers


成熟度（%）

MCF
2018_KEL 89.84 84.69 87.17 1.03 0.62 0.15 1.18 15.38
2018_MNS 90.71 85.48 88.09 1.09 －0.12 0.14 1.24
2019_MNS 90.18 84.06 87.11 1.23 0.15 －0.35 1.41

短纤维率（%）

SFC
2018_KEL 12.67 5.74 9.64 1.37 0.49 －0.45 14.21 6.88
2018_MNS 17.59 8.29 12.38 2.11 0.08 0.47 17.04
2019_MNS 11.90 6.90 9.06 1.15 －0.13 0.43 12.69

含水率（%）

TWC
2018_KEL 7.12 5.81 6.41 0.27 0.07 0.35 4.21 42.93
2018_MNS 7.37 6.07 6.64 0.30 －0.07 0.48 4.55
2019_MNS 8.50 7.10 7.80 0.30 0.02 0.30 3.85

单铃籽棉重（g）
SW

2018_KEL 6.16 4.28 5.20 0.44 －0.48 0.23 8.46 33.16
2018_MNS 6.01 4.09 5.06 0.40 －0.20 0.22 7.91
2019_MNS 6.34 3.94 5.17 0.49 0.04 0.17 9.48

单铃皮棉重（g）
LW

2018_KEL 2.88 1.70 2.18 0.24 0.03 0.35 11.01 35.51
2018_MNS 2.82 1.73 2.18 0.23 0.16 0.33 10.55
2019_MNS 2.85 1.62 2.23 0.27 －0.34 0.10 12.11

衣分（%）

LP
2018_KEL 47.35 35.59 41.83 2.92 －0.70 －0.06 6.98 47.76
2018_MNS 48.23 35.42 43.16 2.68 0.16 －0.61 6.21
2019_MNS 47.38 34.47 43.14 2.71 －0.36 －0.01 6.28

2018_KEL：2018 年库尔勒试验站；2018_MNS：2018 年玛纳斯试验站；2019_MNS：2019 年玛纳斯试验站

FL: Fiber length; FS: Fiber strength; FU: Fiber uniformity; FE: Fiber elongation; MV: Micronaire value; MCF: Maturity of cotton fiber; SFC: Short fiber content;

TWC:The water content; SW: single boll wight; LW: lint weight; LP: lint percentage; H2: Broad-sense heritability; 2018_KEL: At the Korla Experimental Station

in 2018; 2018_MNS: At the Manas Experimental Station in 2018; 2019_MNS: At the Manas Experimental Station in 2019; The same as below



图 1 BC5S5群体纤维品质性状在多环境中的频数分布

Fig. 1 Frequency distribution of fiber quality traits in the BC5S5 population across multiple environments



图 2 BC5S5群体产量性状在多环境中的频数分布

Fig. 2 Frequency distributions of yield traits in the BC5S5 population across multiple environments

图 3 BC5S5群体纤维品质性状在多环境中的比较

Fig. 3 Comparison of fiber quality traits of BC5S5 population in multiple environments



图 4 BC5S5群体产量性状在多环境中的比较

Fig. 4 Comparison of yield traits of BC5S5 population in multiple environments

2.2 方差分析

方差分析数据显示（表 2），单铃籽棉重的基因型×环境互作效应未达到显著水平，其他性状的基因型、

环境、基因型×环境效应均达极显著水平。根据 F值分析各性状达到极显著水平的变异来源，发现纤维长度、

纤维比强度、纤维整齐度、纤维伸长率、马克隆值和衣分均表现出环境效应＞基因型效应＞基因型×环境互

作效应的规律，说明这些性状易受环境条件的影响。值得注意的是，成熟度和含水率的基因型×环境互作效

应强于基因型效应，表明对成熟度和含水率来说，基因型与环境的互作效应比基因型本身的遗传效应更值

得关注；而短纤维率和单铃皮棉重则表现出基因型效应强于基因型×环境互作效应，说明短纤维率和单铃皮

棉重主要受遗传因素控制。

表 2 BC5S5群体纤维品质性状和产量性状的不同环境间的双向方差分析

Table 2 Two way analysis of variance of fiber quality and yield traits in the BC5S5 population across different environments

性状

Traits

来源

Source

平方和

SS

自由度

df

均方

MS

F值

F-value

纤维长度 FL 基因型 442.186 70 6.317 9.009***

环境 94.852 2 47.426 67.635***

基因型×环境 525.333 139 3.779 5.390***

纤维比强度 FS 基因型 695.979 70 9.943 15.819***

环境 324.067 2 162.034 257.800***

基因型×环境 1157.261 137 8.447 13.440***

纤维整齐度 FU 基因型 3062.644 70 43.752 7.998***

环境 1288.650 2 644.325 117.777***

基因型×环境 5546.685 139 39.904 7.294***

纤维伸长率 FE 基因型 184.698 70 2.639 109.857***

环境 193.107 2 96.553 202.006***

基因型×环境 280.966 138 2.036 84.770***

马克隆值 MV 基因型 397.304 70 5.676 49.887***

环境 61.702 2 30.851 271.161***

基因型×环境 689.801 140 4.927 43.307***

成熟度 MCF 基因型 168.195 70 2.403 1.899***

环境 83.730 2 41.865 33.083***

基因型×环境 414.608 137 3.026 2.391***



短纤维率 SFC 基因型 374.694 70 5.353 158.139***

环境 891.441 2 445.720 131.681***

基因型×环境 685.694 137 5.005 147.866***

含水率 TWC 基因型 14.657 70 0.209 4.504***

环境 165.170 2 82.585 177.536***

基因型×环境 29.547 137 0.216 4.639***

单铃籽棉重 SW 基因型 15.339 70 0.219 0.763**

环境 0.439 2 0.220 0.765**

基因型×环境 18.933 139 0.136 0.474

单铃皮棉重 LW 基因型 4.811 70 0.069 0.980***

环境 0.032 2 0.016 0.230***

基因型×环境 7.904 140 0.056 0.805**

衣分 LP 基因型 1780.136 70 25.431 46.744***

环境 153.409 2 76.704 140.991***

基因型×环境 1640.776 139 11.804 21.697***

**、***分别表示在 P<0.01和 P<0.001水平差异极显著；个别数据缺失，自由度发生改变

SS: Sum of squares; df: Degree of freedom; MS: Mean square; **, *** indicate extremely significant differences at P<0.01 and P<0.001 levels, respectively;

Some data are missing, leading to a change in degrees of freedom

2.3 相关性分析

棉花产量性状与纤维品质性状均属于数量性状，其遗传调控涉及多基因的协同作用。为明确各性状间

的内在关联，对上述性状进行了相关性分析（图 5）。结果表明，纤维品质性状之间存在复杂的关联，纤维

长度（FL）与纤维比强度（FS）、纤维整齐度（FU）均呈极显著正相关，与马克隆值（MV）、短纤维率

（SFC）均呈极显著负相关。纤维比强度（FS）与纤维整齐度（FU）、纤维伸长率（FE）均呈极显著正相

关，与短纤维率（SFC）呈极显著负相关。马克隆值（MV）与成熟度（MCF）呈极显著正相关。成熟度（MCF）

与纤维伸长率（FE），纤维整齐度（FU）与短纤维率（SFC）以及短纤维率（SFC）与纤维伸长率（FE）

均呈极显著负相关。在产量性状与纤维品质性状的关联方面，单铃皮棉重（LW）与纤维品质性状无显著相

关性。单铃籽棉重（SW）与马克隆值（MV）呈显著负相关，与纤维伸长率（FE）呈显著正相关，衣分（LP）

与含水率（TWC）呈显著负相关，说明虽然大部分产量性状与纤维品质性状关联较弱，但产量性状仍会受

到个别纤维品质性状的显著影响。



性状名称缩写同表 1；*、**、***分别表示在 P<0.05、P<0.01和 P<0.001水平显著相关

The abbreviation of the trait name is the same as table 1; *, **, *** indicate significance correlation at P<0.05, P<0.01 and P<0.001 levels, respectively

图 5 纤维品质性状和产量性状间的 Pearson′s相关性分析

Fig. 5 Pearson′s correlation analysis between fiber quality traits and yield traits

2.4 纤维品质性状和产量相关性状 QTL定位

基于表型和基因型数据关联分析，在 3个环境中共鉴定到 80个与纤维品质及产量性状相关联的 QTLs

（图 6），包含 63个与纤维品质相关的 QTLs和 17个与产量性状相关的 QTLs，这些 QTLs 分布于 21条染

色体。其中，在 D06染色体上检测到 12个 QTLs，在 A01和 A10染色体上各检测到 9个 QTLs，在 A13染

色体上检测到 8 个 QTLs，D04 染色体存在 5 个 QTLs，在 A09、A12、D07和 D13染色体上各检测到 4个

QTLs，在 A07和 D09染色体上各检测到 3个 QTLs，在 A02、A03、A06、A11和 D01染色体上各检测到 2

个 QTLs，在 A05、A08、D02、D11和 D12染色体上均只检测到 1个 QTL。



图 6 与纤维品质性状和产量性状相关 QTLs在染色体上的分布

Fig. 6 Chromosomal distribution of QTLs associated with fiber quality and yield traits

2.4.1 纤维品质相关性状 QTL 由表 3可知，共检测到 10个与纤维长度相关的 QTLs，定位在 8条染色体上

（A01、A07、A10、D01、D06、D07、D09、D13），贡献率 9.11%~19.68%，LOD值 2.55~5.19，加性效应

值为－0.85~1.6。检测到 8 个与纤维比强度相关的 QTLs，定位在 7 条染色体上（A01、A05、A07、A09、

A11、A13、D06），贡献率 8.81%~20.48%，LOD值 2.93~4.40，加性效应值为－2.53~0.94。检测到 8 个与



纤维伸长率相关的 QTLs，定位在 6条染色体上（A01、A10、A13、D04、D07、D11），贡献率 5.12%~21.19%，

LOD 值 2.86~9.37，加性效应值为－0.85~1.47。检测到 4个与马克隆值相关的 QTLs，定位在 4条染色体上

（D02、D06、D12、D13），贡献率 9.56%~19.20%，LOD 值 2.62~4.88，加性效应值为－0.57~0.16。检测

到 4个与纤维整齐度相关的 QTLs，定位在 3条染色体上（A09、A10、D06），贡献率 8.26%~27.80%，LOD

值 3.11~8.64，加性效应值为－1.15~－0.57。检测到 7个与成熟度相关的 QTLs，定位在 5条染色体上（A02、

A11、A12、D04、D06），贡献率 12.01%~17.53%，LOD值 2.69~3.88，加性效应值为－1.36~1.00。检测到

11个与短纤维率相关的 QTLs，定位在 5条染色体上（A09、A10、A13、D06、D13），贡献率 2.40%~20.13%，

LOD 值 3.00~18.43，加性效应值为－1.39~1.90。检测到 11个与含水率相关的 QTLs，定位在 9条染色体上

（A01、A02、A03、A06、A12、A13、D01、D04、D06），贡献率 6.56%~23.72%，LOD值 2.73~8.62，加

性效应值为－0.15~0.33。值得注意的是，与纤维比强度相关的 qFS-A13-1在 3个（2018_KEL、2018_MNS、

2019_MNS）环境中被稳定检测到，与成熟度相关的 qMCF-A12-1在 2个（2018_KEL、2018_MNS）环境中

被稳定检测到。

表 3 纤维品质性状的 QTL相关信息

Table 3 QTL-related information for fiber quality traits

性状

Traits
QTL

环境

Environment
染色体

Chr.
位置（Mb）
Position

LOD
贡献率（%）

PVE
加性效应

Add
参考文献

Reference

纤维长度 FL qFL-A01-1 2018_KEL A01 97.02 3.35 11.93 0.58
qFL-A01-2 2019_MNS A01 86.62 5.19 19.51 1.60
qFL-A07-1 2018_KEL A07 61.93 3.46 12.37 －0.85
qFL-A10-1 2019_MNS A10 70.73 2.68 9.26 －0.71
qFL-D01-1 2018_MNS D01 59.49 4.27 19.68 －0.75
qFL-D06-1 2019_MNS D06 51.14 3.23 11.37 0.73
qFL-D07-1 2018_KEL D07 3.43 4.77 17.85 1.40
qFL-D07-2 2019_MNS D07 20.50 4.09 14.82 0.55
qFL-D09-1 2018_KEL D09 2.70 2.62 9.11 0.78 [36]
qFL-D13-1 2018_MNS D13 46.15 2.55 11.07 0.81

纤维比强度 FS qFS-A01-1 2018_MNS A01 78.44 2.93 14.18 －2.20 [36]
qFS-A05-1 2019_MNS A05 35.07 4.24 20.48 －1.08 [36]
qFS-A07-1 2018_KEL A07 11.26 4.40 13.53 －1.16 [26, 36]
qFS-A07-2 2018_KEL A07 9.96 4.38 13.48 －1.26
qFS-A09-1 2018_KEL A09 31.90 3.83 11.56 －2.53
qFS-A11-1 2019_MNS A11 18.47 3.09 14.38 0.83
qFS-A13-1 2018_KEL A13 41.61 4.25 12.99 －1.57

2018_MNS A13 41.61 3.47 17.11 －2.42
2019_MNS A13 41.61 3.47 20.16 －1.42

qFS-D06-1 2018_KEL D06 4.58 3.01 8.81 0.94 [36]
纤维伸长率 FE qFE-A01-1 2018_MNS A01 4.78 4.02 7.51 1.20

qFE-A01-2 2018_KEL A01 82.80 2.88 17.24 1.47
qFE-A10-1 2018_MNS A10 88.40 3.99 7.44 －0.85 [26, 37]
qFE-A13-1 2018_MNS A13 48.36 2.98 5.37 －0.34
qFE-D04-1 2018_MNS D04 48.59 2.86 5.12 0.70
qFE-D04-2 2018_MNS D04 40.15 7.43 15.65 1.23
qFE-D07-1 2018_MNS D07 8.07 9.37 21.19 0.58 [38]
qFE-D11-1 2018_MNS D11 16.66 4.90 9.44 0.32

马克隆值 MV qMV-D02-1 2019_MNS D02 4.23 4.88 19.20 －0.57 [38]



qMV-D06-1 2018_MNS D06 53.17 3.07 18.52 －0.33 [39]
qMV-D12-1 2019_MNS D12 41.58 3.74 14.16 0.16
qMV-D13-1 2019_MNS D13 60.18 2.62 9.56 －0.14

纤维整齐度 FU qFU-A09-1 2018_MNS A09 45.90 4.21 11.60 －0.57
qFU-A10-1 2018_MNS A10 1.69 3.94 10.72 －0.70
qFU-A10-2 2018_MNS A10 88.38 3.11 8.26 －1.15
qFU-D06-1 2018_MNS D06 55.82 8.64 27.80 －1.04

成熟度 MCF qMCF-A02-1 2019_MNS A02 0.53 2.69 12.01 －1.25
qMCF-A11-1 2019_MNS A11 18.90 3.01 13.55 0.86
qMCF-A12-1 2018_KEL A12 14.56 3.88 16.56 0.63

2018_MNS A12 14.56 3.69 16.97 1.00
qMCF-A12-2 2018_KEL A12 7.18 2.72 12.61 －0.93
qMCF-D04-1 2018_MNS D04 40.00 3.52 16.21 －0.68
qMCF-D06-1 2019_MNS D06 19.04 3.14 14.20 －1.36
qMCF-D06-2 2018_KEL D06 36.29 3.67 17.53 －0.66

短纤维率 SFC qSFC-A09-1 2018_MNS A09 44.63 9.47 7.32 －0.87
qSFC-A10-1 2019_MNS A10 19.16 3.00 17.66 0.76
qSFC-A10-2 2018_MNS A10 42.39 5.05 3.33 －0.82
qSFC-A10-3 2018_MNS A10 88.38 11.35 9.42 1.90
qSFC-A13-1 2018_MNS A13 22.23 3.80 2.40 0.39
qSFC-A13-2 2018_MNS A13 54.33 15.44 14.99 －1.39
qSFC-D06-1 2018_MNS D06 36.29 8.38 6.23 0.89
qSFC-D06-2 2018_MNS D06 50.82 11.23 9.28 1.01
qSFC-D06-3 2018_MNS D06 55.82 18.43 20.13 1.37 [39]
qSFC-D13-1 2018_MNS D13 1.74 8.09 5.95 0.75
qSFC-D13-2 2018_MNS D13 60.18 10.91 8.90 0.79

含水率 TWC qTWC-A01-1 2018_MNS A01 21.64 8.62 23.72 0.33
qTWC-A02-1 2018_KEL A02 2.52 3.00 7.13 －0.08
qTWC-A03-1 2018_KEL A03 88.26 8.02 22.73 0.23
qTWC-A06-1 2019_MNS A06 17.67 2.73 16.21 0.12
qTWC-A12-1 2018_KEL A12 66.95 2.78 6.56 0.10
qTWC-A13-1 2018_KEL A13 40.15 3.41 8.22 －0.11
qTWC-A13-2 2018_MNS A13 68.24 4.59 10.93 0.31
qTWC-D01-1 2018_KEL D01 53.66 6.81 18.49 0.20
qTWC-D04-1 2018_MNS D04 40.72 4.23 9.95 0.10
qTWC-D06-1 2018_MNS D06 36.64 3.22 7.30 －0.15
qTWC-D06-2 2018_MNS D06 52.62 5.78 14.35 0.25

PVE: Phenotypic variation explained; Add: Additive effect; The same as below

2.4.2 产量相关性状QTL 由表 4可知，共检测到 9个与单铃籽棉重相关的QTLs，定位在 7条染色体上（A01、

A09、A10、A13、D06、D07、D09），贡献率 8.44%~21.59%，LOD值 2.63~5.58，加性效应值为－3.08~1.47。

检测到 4个与单铃皮棉重相关的 QTLs，定位在 4条染色体上（A06、A08、A11、A13），贡献率 10.92%~27.03%，

LOD值 2.78~6.14，加性效应值为－2.83~0.51。检测到 4个与衣分相关的 QTLs，定位在 4条染色体上（A01、

A03、A10、D04），贡献率 11.35%~19.61%，LOD值 2.83~4.60，加性效应值为 0.18~1.24。其中，与单铃

籽棉重相关的 qSW-A10-1和 qSW-D06-1分别在 3个（2018_KEL、2018_MNS、2019_MNS）和 2个（2018_KEL、

2019_MNS）环境中被稳定检测到，与单铃皮棉重相关的 qLW-A06-1在 2个（2018_KEL、2018_MNS）环

境中被检测到。



表 4 产量性状的 QTL相关信息

Table 4 QTL-related information for yield traits

性状

Traits
QTL

环境

Environment
染色体

Chr.
位置（Mb）
Position

LOD
贡献率（%）

PVE
加性效应

Add
参考文献

Reference

单铃籽棉重 SW qSW-A01-1 2018_KEL A01 20.09 5.33 14.53 0.25
qSW-A01-2 2018_KEL A01 85.86 3.61 9.29 0.20
qSW-A09-1 2019_MNS A09 19.69 2.69 10.85 1.47
qSW-A10-1 2018_KEL A10 3.24 3.44 8.79 －0.16

2018_MNS A10 3.24 4.76 21.05 －1.17
2019_MNS A10 3.24 4.96 21.59 －3.08

qSW-A13-1 2018_KEL A13 44.11 5.58 15.35 －0.18
qSW-D06-1 2018_KEL D06 33.58 4.61 12.27 －0.09

2019_MNS D06 33.58 2.65 10.67 －1.07
qSW-D07-1 2018_MNS D07 16.32 2.63 14.43 0.18
qSW-D09-1 2018_KEL D09 1.46 3.31 8.44 －0.10
qSW-D09-2 2018_MNS D09 28.94 2.80 15.49 －0.37

单铃皮棉重 LW qLW-A06-1 2018_KEL A06 17.86 3.16 15.80 0.11
2018_MNS A06 17.86 6.14 27.03 0.28

qLW-A08-1 2018_MNS A08 78.68 2.78 10.92 0.51
qLW-A12-1 2019_MNS A12 33.85 3.04 17.90 －2.83
qLW-A13-1 2018_KEL A13 42.84 2.94 14.57 0.19

衣分 LP qLP-A01-1 2018_MNS A01 20.25 3.23 13.14 0.34
qLP-A03-1 2018_MNS A03 87.30 4.60 19.61 0.48
qLP-A10-1 2018_MNS A10 1.04 2.83 11.35 0.18 [36]
qLP-D04-1 2019_MNS D04 11.12 2.89 17.31 1.24

2.5 QTL位点多效性分析

由图 7可知，在 A10染色体的 88383565 bp位置检测到 qFU-A10-2和 qSFC-A10-3两个 QTLs，在 D06

染色体的 36287101 bp 和 55819963 bp 位置分别检测到 qMCF-D06-2 与 qSFC-D06-1 和 qFU-D06-1 与

qSFC-D06-3四个 QTLs，在 D13染色体的 60179605 bp位置检测到 qMV-D13-1和 qSFC-D13-2两个 QTLs，

表明以上染色体位置内的候选基因可能具有同时调控多个性状的多效性。另外，与短纤维率相关的 QTL在

4个位点中均被检测到。

图 7 QTL多效性位点关联图

Fig. 7 QTL pleiotropy locus association map

2.6 QTL簇

由表 5可知，共鉴定到 8个 QTL簇，包含 30个QTLs。其中，在 A01染色体上定位到 Cluster-1和 Cluster-2



两个 QTL 簇，Cluster-1 包含了与单铃籽棉重、衣分和含水率相关的 3 个 QTLs，Cluster-2 包含了与纤维长

度、纤维比强度、纤维伸长率和单铃籽棉重相关的 4个 QTLs。在 A10染色体上定位到 Cluster-3 和 Cluster-4

两个 QTL 簇，Cluster-3 包含了与纤维整齐度、单铃籽棉重和衣分相关的 3 个 QTLs，Cluster-4 包含了与纤

维伸长率、纤维整齐度和短纤维率相关的 3个 QTLs。在 A13染色体上定位到 1个 Cluster-5 QTL 簇，包含

了与纤维比强度、含水率、单铃籽棉重和单铃皮棉重相关的 4个 QTLs。在 D04染色体上定位到 1个 Cluster-6

QTL 簇，包含了与纤维伸长率、成熟度和含水率相关的 3 个 QTLs。在 D06 染色体上定位到 Cluster-7 和

Cluster-8两个 QTL簇，Cluster-7包含了与成熟度、短纤维率、含水率和单铃籽棉重相关的 4个 QTLs，Cluster-8

包含了与纤维长度、纤维整齐度、马克隆值、短纤维率（qSFC-D06-2和 qSFC-D06-3）和含水率相关的 6

个 QTLs。在相同或者相近的位置检测到多个控制不同性状的 QTL，表明控制不同性状的基因可能发生连锁

或一因多效，为分子标记育种提供了候选区间。

表 5 纤维品质和产量性状 QTL簇分布

Table 5 Distribution of QTL clusters for fiber quality and yield traits

QTL簇

QTL clusters
染色体

Chr.
物理位置（Mb）
Physical location

性状数量

Trait number
QTL数量

QTL number
QTL

簇-1 Cluster-1 A01 20.09~21.64 3 3 qSW-A01-1、qLP-A01-1、qTWC-A01-1
簇-2 Cluster-2 A01 78.44~86.62 4 4 qFL-A01-2、qFS-A01-1、qFE-A01-2、qSW-A01-2
簇-3 Cluster-3 A10 1.04~3.24 3 3 qFU-A10-1、qSW-A10-1、qLP-A10-1
簇-4 Cluster-4 A10 88.38~88.40 3 3 qFE-A10-1、qFU-A10-2、qSFC-A10-3
簇-5 Cluster-5 A13 40.15~44.11 4 4 qFS-A13-1、qTWC-A13-1、qSW-A13-1、qLW-A13-1
簇-6 Cluster-6 D04 40.00~40.72 3 3 qFE-D04-2、qMCF-D04-1、qTWC-D04-1
簇-7 Cluster-7 D06 33.58~36.64 4 4 qMCF-D06-2、qSFC-D06-1、qTWC-D06-1、qSW-D06-1
簇-8 Cluster-8 D06 50.82~55.82 5 6 qFL-D06-1、qMV-D06-1、qFU-D06-1、

qSFC-D06-2、qSFC-D06-3、qTWC-D06-2

3 讨论

棉花纤维品质和产量性状的改良是棉花育种家关注的重要性状[19]，相较于传统育种的盲目性和不可预

测性，利用分子标记辅助育种技术可对特定性状实施定向改良，有效提高育种效率并缩短育种周期。QTL

位点信息是开展分子标记辅助选择的前提，因此筛选出稳定的 QTL极为重要[19, 40]。当前陆地棉栽培品种的

遗传背景单一，遗传变异度不高，通过种内杂交方式改良陆地棉的效果受到较大制约。黄褐棉起源于巴西

东北地区，因其长期适应严苛的生存条件，进化形成了耐干旱、抗虫害、抗黄萎病及纤维细度好等突出特

性。黄褐棉和陆地棉在遗传关系上差异较大，其基因组中可能含有可用于改良陆地棉抗逆性、优化纤维品

质及增加产量相关的优异变异位点[41]。目前，以黄褐棉为供体亲本，陈奇等[42]以陆地棉 PD94042为受体亲

本构建了 65个家系的 CSILs群体，定位到了 21个衣分相关的 QTLs；孙颖[9]以中棉所 35为受体亲本，定位

到 63 个与铃重、子指和衣分以及 58个与纤维长度、纤维整齐度、纤维比强度、马克隆值和纤维伸长率相

关的 QTLs；张咪[16]以陆地棉 PD94042为轮回亲本构建了 65个导入系群体，检测到 132个与纤维长度、纤

维强度、马克隆值、纤维整齐度和纤维伸长率相关的 QTLs；Wang等[43]以陆地棉 PD94042为受体亲本构建



了 21个 BC3F2家族，检测到 65个与纤维长度、纤维伸长率和短纤维率有关的 QTLs。前人研究中几乎没有

与成熟度和总含水量相关的 QTL报道，且与短纤维率相关的 QTL的报道也较少，通常认为短纤维率的高低

直接影响成纱质量和制成率[44]，本研究中定位到 7个与成熟度相关的 QTLs，其中 qMCF-A12-1在两个环境

中被检测到，解释表型变异率 16.56%~16.97%，定位到 11个与短纤维率相关的 QTLs和 11个与含水率相关

的 QTLs。这些新的 QTLs位点为短纤维率、含水率和成熟度相关的性状改良提供了选择位点。

将本研究检测到的 QTLs与前人研究结果[27, 36-39]相比较发现，有 11个 QTLs与前人报道的 QTL位点物

理位置相近或重合，包括与纤维长度相关的 qFL-D09-1；与纤维比强度相关的 qFS-A01-1、qFS-A05-1、

qFS-A07-1和 qFS-D06-1；与纤维伸长率相关的 qFE-A10-1和 qFE-D07-1；与马克隆值相关的 qMV-D02-1和

qMV-D06-1；与短纤维率相关的 qSFC-D06-3；与衣分相关的 qLP-A10-1。其中 qFS-A07-1和 qFE-A10-1与多

人的定位结果重合，且 qFS-A07-1位点解释表型变异率较高，可用于精细定位。这些与前人定位结果相一致

的 QTLs印证了本研究结果的准确性及可靠性，同时本研究在多个环境中重复定位到的与纤维品质性状相关

的 QTLs（qFS-A13-1、qMCF-A12-1）和与产量性状相关的 QTLs（qSW-A10-1、qSW-D06-1、qLW-A08-1），

为棉花纤维比强度、成熟度、单铃籽棉重和单铃皮棉重等性状的改良提供参考位点，后续可研究这些位点

对纤维比强度、成熟度以及产量性状的影响。
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