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高丹草营养品质性状的 QTL定位及候选基因筛选
王慧婷1，徐文锋，田振平，张霞，樊荣，皇馨悦，于卓，于肖夏

（内蒙古农业大学农学院，呼和浩特 010019）

摘要：品质性状是衡量牧草优劣的重要指标，在牧草的定向改良和品种选育有着举足轻重的地位。优质牧草可有效改善

牲畜饲喂效率，促进畜牧业的可持续发展。本研究以 150个高丹草 F2群体及其亲本为材料，在 4个不同环境情况下，基于前

期构建的高丹草高密度遗传连锁图谱，采用区间作图法对其 P、WSC、NDF、ADF 和 K五个品质性状做 QTL 定位分析，并

在置信区间内筛选与其相关的候选基因。结果显示，以 LOD≥3为阈值，共定位到 198个 QTLs，其中，有 16个 QTLs在多个

环境下被重复检测到，主要分布在 LG3、4、6、7和 8连锁群上，单个贡献率为 10% ~ 13.7%，包含 7个主效位点(PVE>10%)，

与 WSC含量相关的 1个，与 ADF和 K含量相关的各 3个；通过基因预测和功能注释筛选出 13个与高丹草品质性状相关的

候选基因，这为今后深入开展高丹草分子育种及功能基因研究提供了理论依据和新思路。
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QTLMapping and Screening of Candidate Gene for Nutritional

Quality Traits in Sorghum Sudangrass Hybrid
WANG Huiting, XUWenfeng, TIAN Zhenpin, ZHANG Xia, FAN Rong, HUANG Xinyue, YU Zhuo,

YU Xiaoxia

( Agriculture College , Inner Mongolia Agricultural University, Hohhot 010019 )

Abstract: Quality trait is an important index to measure the forage quality, which plays an important role in the directional

improvement and variety breeding of forage. High-quality forage grass can effectively improve the feeding efficiency of livestock and

promote the sustainable development of animal husbandry. In this study, using 150 F2 individuals of Sorghum sudangrass hybrrid and

their parents as materials. the QTL analysis was performed on five nutritional quality traits WSC, NDF, ADF, P and K by interval

mapping methods in four different environments based on the previous constructed high density genetic linkage map of Sorghum

sudangrass hybrid. and the candidate genes related to these traits were also screened within the confidence interval. The results showed

that a total of 198 QTLs were detected with the threshold of LOD≥3 of which 16 QTLs were repeatedly detected in different

environments, The 16 stable QTLs mainly distributed on LG3, 4, 6, 7 and 8, with a single contribution rate from 10% to 13.7%, of

which seven were major QTLs ( PVE > 10% ), including one QTL related to WSC content, three related to ADF content and three for
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K content. In addition, 13 candidate genes related to quality traits of Sorghum sudangrass hybrid were screened by gene prediction and

functional annotation. It will provided theoretical basis and new ideas for further molecular breeding and functional gene research of

Sorghum sudangrass hybrid.
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高丹草（Sorghum bicolor×sudanense）是经高粱和苏丹草种间杂交获得的一年生禾本科牧草[1-2]，广泛分布

于中国、美国、澳大利亚及朝鲜等地区[3]，同时具备双亲的优点，具有分蘖多、产草量高、含糖量高、适口

性好、抗逆性强、营养价值丰富等特点[4,5]，高丹草作为我国目前“粮改饲”的主要牧草之一，对我国牧草

的经济改善、退化土壤的修复和畜牧业的持续性发展起到不可或缺的作用[6]。

牧草营养品质是评价其质量的重要指标，主要通过牲畜对牧草的消化率、自身所含化学成分以及饲喂

效果等方面来综合体现。优质牧草的有效应用，可以提高土地利用率，解决冬季饲料短缺问题，进一步促

进畜牧业的可持续发展。营养品质性状包含可溶性碳水化合物（WSC, Water Soluble Carbohydrate）、粗蛋白

（CP, Crude Protein）、酸性洗涤纤维（ADF, Acid Detergent Fiber）、中性洗涤纤维（NDF, Neutral Detergent

Fiber）、以及包含磷（P, Phosphorus）和钾（K, Kalium）在内的大量微量元素。WSC主要提高牧草对其它营

养物质的利用，如蛋白质等的吸收效率，提高适口性[7]。NDF和 ADF主要通过调控牲畜的消化率，影响其

采食率和乳脂率[8-10]。K和 P主要参与植物生长发育及生理代谢机制。

目前对于牧草的 QTL定位研究及候选基因挖掘的报道，多集中于产量[11-12]、抗性[13]等。例如，李珍[14]

对 300 个新麦草的分蘖和种子产量相关性状做全基因组关联分析，并挖掘相关基因，结果显示，在与分蘖

相关的 11个新 SNP 位点下，与其合成相关的候选基因有 42个；与种子产量相关的 19个新 SNP 位点下发

现 91 个与其合成相关的候选基因。樊紫薇[15]基于前期发现的两芒山羊草中 2Mb 染色体上抗白粉病基因

Pm2Mb，将其精细定位于分子标记 U5139和 U2852之间，相对小麦 2D染色体 2.07 Mb 物理区间，并结合

转录组测序结果，共筛选出 10个与之较为密切的候选基因。Burrell[16]利用 117个高粱 RIL群体构建一张连

锁图谱，对炭疽病进行 QTL定位分析，结果显示，5号染色体上存在控制炭疽病的位点，且其位点下的基

因多发生氨基酸变化，为后续炭疽病研究奠定基础。在高丹草中的相关研究较少，卢倩倩[17]对 F2群体的粗

蛋白、淀粉、粗纤维等 5 个营养品质进行定位分析，结果显示，共有 15个稳定 QTL 位点，包含 5个主效

位点，与转录组数据比对后发现，主效位点下与粗蛋白合成相关候选基因有 2个。吴国芳[18]以 130 个高丹

草 F3 重组株作为精细定位群体，对低氢氰酸位点 PA7‒1 和 PA7‒2精细定位，并将相关 SSR位点回收、测

序后与高粱参考基因组比对，同时进行 PCR验证，结果发现两个位点下共有 3个与其相关的候选基因，此

研究为后续开展氢氰酸试验提供了有力的数据支持。

本研究选取散穗高粱、红壳苏丹草以及由二者构成的 F2代群体作为材料，依据前期构建的遗传连锁图

谱，针对高丹草的 5个品质性状进行 QTL定位研究，同时，在其主效 QTL位点下筛选相关候选基因，旨在



为今后高丹草品质性状的关键基因克隆、QTL精细定位和分子标记辅助育种提供依据。

1 试验材料及方法

1.1 试验材料

本试验材料为散穗高粱和红壳苏丹草以及二者杂交生成的 F2分离群体，散穗高粱性状表现为茎粗，叶

宽，抗逆性强，红壳苏丹草性状表现为分蘖多，营养价值丰富，F2分离群体共包含 150个株系，将其编号

为 1-150号，均由内蒙古农业大学农学院提供。在 2021和 2022年，将群体及其双亲同时种植于内蒙古农业

大学教学农场（H）和通辽科尔沁试验基地(T)，分别记为：2021-H、2021-T、2022-H和 2022-T。每个株系

种植 20棵单株，设置株距 20 cm，行距 45 cm，田间正常管理，注意病虫害防治和水肥管理。

1.2 营养品质性状的测定

待高丹草植株长至拔节期，选取长势一致，无病虫害的单株，每个株系选择三棵单株，剪取其地上部

分，烘干结束后打成粉末状进行品质性状测定。用近红外品质分析仪对各单株的 P、WSC、ADF、NDF 和

K含量进行测定。

1.3 各性状的 QTL定位分析

本试验所使用的高密度遗传连锁图谱是课题组前期卢倩倩构建的[17]，图谱共有 SNP标记 5656个，分布

在 10个连锁群上，总长 2192.84 cM，平均图距为 0.39 cM（<0.5 cM）。采用 Excel对 5个品质性状的表型数

值做统计分析，并借助 R语言完成不同环境下相关性分析和正态性检验图表的绘制。利用软件Map QTL 6.0，

以 LOD值≥3作为阈值，结合区间作图法定位性状，将在两个及以上环境下检测到的 QTL位点定义为稳定

位点，在此条件下表型贡献率大于 10%的 QTL位点视为主效位点。

QTL 的命名方式：Q+被测性状的英文缩写-所在连锁群号-QTL 数，如“Qadf-4-1”代表酸性洗涤纤维

在第 4条连锁群上的第一个 QTL位点。

1.4 候选基因的初步筛选

根 据 得 到 的 定 位 结 果 ， 确 定 定 位 区 间 ， 将 区 间 内 的 基 因 与 高 粱 参 考 基 因 组

（https://www.ncbi.nlm.nih.gov/datasets/genome/GCF_000003195.3/）比对，根据注释结果，结合已知基因功

能，筛选出与品质性状相关的候选基因。

2 结果与分析

2.1 各性状测定结果

为进一步明确各品质性状在高丹草中的变化关系，对不同环境下的 5 个品质性状做相关性分析，结果

如图 1所示，各品质性状的相关系数在 0.0084~0.96之间。其中，WSC含量与 ADF含量、NDF含量与 P含

量在多数环境下均呈极显著负相关，相关系数范围为 0.22~0.81，仅在 2022-T环境下WSC含量和 ADF含量



为负相关；不同环境中，ADF含量与 P含量呈显著正相关，与 K含量呈负相关；不同环境中，P含量和 NDF

含量表现为显著正相关，相关系数介于 0.2~0.32之间；值得注意的是，NDF含量与 ADF含量在 4个环境中

均表现为极显著正相关，且相关系数在 0.63~0.96之间，表明两者的变化关系极为密切，在后续育种研究中

可协同考虑。

图 1 高丹草 5个品质性状的相关性分析

Fig.1 Correlation analysis of five quality traits of Sorghum sudangrass hybrid

对高丹草 F2分离群体及亲本的 5个营养品质性状进行统计分析（图 1和表 1），结果显示，在 4个不同

环境下，各个性状的表型数值呈现正态分布曲线，变异系数范围介于 3.37%～37.81%之间，说明各性状间的

遗传变异丰富，且偏度和峰度绝对值均小于 1，符合数量性状遗传特点。研究结果表明，获得的表型数值满

足后续 QTL定位的需求。

2021-H 2021-T

2022-H 2022-T



表 1 不同环境下高丹草品质性状的表型分析

Table.1 Phenotypic analysis of quality traits of Sorghum sudangrass hybrid in different environments

性状

Traits

环境

Environments

亲本 Parents F2群体 F2 population

散穗高粱

Scattered ear

sorghm

红壳苏丹草

Red hull

sudangrass

最大值

Max

最小值

Min

均值

Mean

标准差

SD

偏度

Skewness

峰度

Kurtosis

变异系数

CV (%)

磷含量(%)

P content

2021-H 0.30 0.25 0.38 0.12 0.27 0.05 -0.39 0. 01 18.52

2021-T 0.37 0.41 0.42 0.24 0.35 0.03 -0.64 0.75 8.57

2022-H 0.43 0.45 0.50 0.29 0.42 0.04 -0.88 0.76 9.52

2022-T 0.38 0.41 0.43 0.21 0.33 0.04 -0.49 0.32 12.12

可溶性碳水化

合物含量(%)

WSC content

2021-H 13.34 11.55 16.82 2.35 10.03 3.03 -0.44 -0.54 30.21

2021-T 14.01 9.87 15.80 5.34 9.30 2.31 0.76 0.23 24.84

2022-H 7.43 6.31 12.62 2.15 6.48 2.45 0.36 -0.39 37.81

2022-T 5.14 7.38 14.99 2.85 8.13 2.64 0.42 -0.09 32.47

中性洗涤

纤维含量(%)

NDF content

2021-H 62.16 57.08 72.57 54.59 63.94 3.96 0.04 -0.55 6.19

2021-T 66.78 63.14 70.91 60.73 66.20 2.23 -0.10 -0.39 3.37

2022-H 65.34 66.98 74.67 62.47 68.46 2.53 -0.02 -0.31 3.70

2022-T 68.14 65.51 72.21 59.90 65.84 2.56 -0.01 -0.58 3.89

酸性洗涤

纤维含量(%)

ADF content

2021-H 37.76 33.73 52.62 32.66 41.42 4.80 0.51 -0.63 11.59

2021-T 42.48 40.67 48.53 39.18 43.69 2.08 0.16 -0.62 4.76

2022-H 43.12 45.34 50.93 40.26 45.77 2.33 -0.12 -0.54 5.09

2022-T 45.18 45.94 48.76 37.53 43.89 2.44 -0.49 -0.35 5.56

钾含量(%)

K content

2021-H 2.38 2.61 3.35 2.04 2.62 0.24 0.02 -0.03 9.16

2021-T 2.29 2.43 3.05 1.52 2.47 0.28 -0.53 0.26 11.34

2022-H 2.33 2.23 2.82 1.90 2.45 0.15 -0.35 0.94 6.12

2022-T 2.38 2.85 2.86 2.11 2.51 0.13 -0.09 0.60 5.18

双因素方差分析表明，年度和材料对品质性状 P含量、WSC含量、NDF 含量、ADF含量和 K含量均

有极显著影响（P<0.01）；年度和材料的交互效应对品质性状WSC含量、NDF含量、ADF含量和 K含量表

现为极显著影响，对 P含量无显著影响（表 2）

表 2 年度和材料对品质性状影响的双因素方差分析

Table 2 Two-way ANOVA of the effects of year and material on quality traits

性状

Traits

处理

Treatments

平方和

Sum of squares

自由度

Degree of freedom

均方

Mean square
F P

磷含量

P content

年度 1.144 1 1.144 568.733 0.000

材料 1.119 151 0.007 3.681 0.000

年度×材料 0.116 151 0.001 0.382 1.000



表 2(续)

性状

Traits

处理

Treatments

平方和

Sum of squares

自由度

Degree of freedom

均方

Mean square
F P

可溶性碳水

化合物含量

WSC content

年度 1324.212 1 1324.212 549.914 0.000

材料 3710.689 151 24.574 10.205 0.000

年度×材料 686.605 151 4.547 1.888 0.000

中性洗涤

纤维含量

NDF content

年度 998.238 1 998.238 269.445 0.000

材料 4498.743 151 29.793 8.042 0.000

年度×材料 1017.303 151 6.737 1.818 0.000

酸性洗涤

纤维含量

ADF content

年度 1245.170 1 1245.170 326.226 0.000

材料 3946.779 151 26.138 6.848 0.000

年度×材料 2374.859 151 15.728 4.121 0.000

钾含量

K content

年度 0.989 1 0.989 45.776 0.000

材料 17.608 151 0.117 5.400 0.000

年度×材料 5.399 151 0.036 1.656 0.000

注： P>0.05表示不显著，P<0.05表示显著，P<0.01表示极显著。

Note： P>0.05 means not significant，P<0.05 means significant，P<0.01 means extremely significant.

2.2 5个品质相关性状的 QTL分析

利用前期构建的遗传连锁图谱，对4个不同环境下的高丹草品质相关性状的QTLs进行检测，结果共有

198个位点被发现，其中，WSC含量有48个QTLs，NDF含量有23个QTLs，ADF含量有62个QTLs，磷含量有

16个QTLs，以及钾含量有49个QTLs，共检测到16个稳定的QTL位点，分布在3、4、6、7和8号连锁群上，

LOD值变幅为3.10～4.79之间，解释了8.8%~13.7%的表型贡献率，其中单个环境中贡献率＞10%的主效位点

有7个（表3，图2）。

表 3 品质相关性状的 QTL定位

Table.3 QTL mapping results of quality-related traits

性状

Traits
QTL

连锁群

Linkage group

QTL位置

QTL position (cM)

标记

Marker

环境

Environment

LOD值

LOD value

贡献率

PVE (%)

磷含量

P content

Qp-3-5 LG3 170.22 mk1468-mk1471 2021-T

2022-T

3.77

3.25

10.9

9.5

Qp-3-6 LG3 171.22 mk1471-mk1472 2021-H

2021-T

2022-T

3.25

3.94

3.70

9.5

11.4

10.7

Qp-3-7 LG3 171.57 mk1472 2021-H

2021-T

2022-T

3.20

3.72

3.57

9.5

10.8

10.4



表 3(续)

性状

Traits
QTL

连锁群

Linkage group

QTL位置

QTL position (cM)

标记

Marker

环境

Environment

LOD值

LOD value

贡献率

PVE (%)

可溶性碳水

化合物含量

WSC content

Qwsc-3-1 LG3 106.76 mk1371-mk1372 2021-T

2022-H

2022-T

4.45

4.10

3.28

12.8

11.8

9.6

Qwsc-3-2 LG3 107.76 mk1371-mk1372 2021-T

2022-H

2022-T

4.79

4.40

3.53

13.7

12.6

10.3

Qwsc-3-3 LG3 108.76 mk1371-mk1372 2021-T

2022-H

2022-T

4.21

3.88

3.10

12.1

11.2

9.1

Qwsc-3-4 LG3 109.40 mk1372- mk1375 2021-T

2022-H

3.65

3.37

10.6

9.8

中性洗涤

纤维含量

NDF content

Qndf-6-1 LG6 17.65 mk2816 2021-H

2021-T

3.26

3.59

9.5

10.4

Qndf-7-3 LG7 177.62 mk3625 2021-H

2021-T

2022-T

3.59

3.68

3.19

10.4

10.7

9.3

酸性洗涤

纤维含量

ADF content

Qadf-4-1 LG4 73.03 mk1753 2021-H

2021-T

3.86

3.44

11.2

10.0

Qadf-6-2 LG6 17.65 mk2819 2021-H

2021-T

3.01

3.72

8.8

10.8

Qadf-7-1 LG7 161.22 mk3568-mk3572 2021-H

2021-T

3.50

3.58

10.2

10.4

Qadf-7-2 LG7 161.89 mk3576 2021-H

2022-H

3.53

4.26

10.3

12.3

钾含量

K content

Qk-6-3 LG6 131.31 mk3042 2022-H

2022-T

4.07

3.77

11.8

10.9

Qk-6-4 LG6 134.98 mk3043- mk3044 2022-H

2022-T

4.36

4.11

12.5

11.9

Qk-8-1 LG8 234.43 mk4483 2021-H

2022-H

3.88

3.64

11.2

10.6



图 2 各性状稳定 QTLs的分布情况

Fig.2 Distribution of stable QTLs for each trait

2.2.1 P含量 调控P含量的稳定QTLs共有3个，Qp-3-5、Qp-3-6和Qp-3-7，3个位点均被检测到位于LG3上，LOD

值在3.2～3.94之间，单个表型贡献率在9.5%～11.4%之间，是控制高丹草P合成的稳定QTLs，其中，Qp-3-6

和Qp-3-7均可在三个环境条件下被检测到，是受环境影响较小的P含量相关位点，而Qp-3-5在两个环境被检

测到，对表型的贡献率分别为10.9%和9.5%。

2.2.2 WSC含量 调控高丹草WSC含量的稳定QTLs共有4个，均分布于LG3上，除Qwsc-3-4外，其余位点在三

个环境（2021-T、2022-H、2022-T）中均被检测到，其中Qwsc-3-2的表型贡献率均在10%以上，是控制高丹

草WSC含量的主效QTLs，

2.2.3 NDF含量 控制NDF含量的QTLs位点有2个（Qndf-6-1和Qndf-7-1），Qndf-6-1在2021-H、2021-T、

2022-T三个环境下均被检测到，单个表型贡献率分别为9.3%、10.3%和10.7%，表明该位点受环境因素影响

较小，是稳定的QTL位点。

2.2.4 ADF含量 调控高丹草ADF含量的稳定QTLs共有4个，主要分布在连锁群LG4（Qadf-4-1）、LG6

（Qadf-6-2）和LG7（Qadf-7-1、Qadf-7-2）上，除Qadf-6-2外，其余3个位点的单个表型贡献率均在10%以上，

LOD值范围在3.44～4.26之间，是控制高丹草ADF合成的主效QTLs。



2.2.5 K含量 调控 K 含量的稳定 QTLs共有 3 个（Qk-6-3、Qk-6-4 和 Qk-8-1），分布于连锁群 LG6 和 LG8

上，单个表型贡献率均在 10%以上，是控制高丹草 K合成的主效 QTLs，其中 Qk-8-1在两个环境（2021-H、

2022-H）中检测出，单个表型贡献率为 11.2%和 10.6%，而在环境 2022-H 和 2022-T 中同时检测到 Qk-6-3

和 Qk-6-4，LOD值范围在 3.77～4.36之间，单个环境中贡献率＞10%，因此，三者均为高丹草 K含量相关

的主效 QTLs。

2.3 候选基因的筛选

根据高丹草 5个营养品质性状的定位结果，明确与其相关的主效 QTLs，将主效位点区间与高粱参考基

因组比对，结合前人研究已明确的基因功能注释，结果共筛选出 13个与品质性状相关的候选基因（表 4），

其中 Qwsc-3-2内筛选到 7个候选基因，除基因 LOC8079789和 LOC8056099外，其余 5个基因均直接参与

植物体内的糖酵解途径，影响WSC含量；Qadf-4-1筛选到 1个候选基因，编码苯丙氨酸解氨酶；Qadf-7-1

中筛选到 2个候选基因，分别编码丝氨酸/苏氨酸蛋白激酶和转录因子 bHLH1，bHLH1主要参与细胞发育和

调控植物激素等重要生物学过程；Qk-6-4 筛选到 3个候选基因，基因 LOC8072046和 LOC8075232均为钾

转运体，主要通过调节植物体内的 K+影响作物品质。

表 4 品质相关性状 QTL位点内的候选基因

Table. 4 Candidate genes within QTL loci for quality-related traits

性状

Character

连锁群

Linkage group

QTL名称

QTL name

标记区间

Maker interval

候选基因

Candidate gene

功能注释

Function description

可溶性碳水化合物含量

WSC content

LG3 Qwsc-3-2 mk1371-mk1372 LOC8058267 葡萄糖- 6 -磷酸1 -差向异构酶

LOC8069810 己糖激酶-2

LOC8062161 6 -磷酸果糖激酶6

LOC8062170 己糖激酶- 6

LOC8079789 磷酸蔗糖合酶

LOC8056099 果糖激酶- 1

LOC8081321 己糖激酶- 3

酸性洗涤纤维含量

ADF content

LG4 Qadf-4-1 mk1753 LOC8074774 苯丙氨酸解氨酶

LG7 Qadf-7-1 mk3568-3572 LOC8064038 丝氨酸/苏氨酸蛋白激酶

LOC8064032 转录因子bHLH1

钾含量

K content

LG6 Qk-6-4 mk3043-mk3044 LOC8072046 钾转运体1

LOC8075232 钾转运体19

LOC8075862 钾离子通道KOR2



3 讨论

3.1 影响 QTL定位的因素

标记密度、类型及环境都会对 QTL定位结果的准确性产生影响[19-22]。研究表明，遗传图谱的标记密度

低，定位区间较大，在一定程度上会影响 QTL的检出效率，导致效应值小的 QTL被遗漏。而多年多点的试

验设计可以有效提高定位结果的精准性，降低环境的影响概率[23]。本研究基于高丹草高密度遗传连锁图谱，

通过 2年 2点试验设计，对 5个品质性状做 QTL定位分析，有效降低试验误差，确保结果准确性。研究共

发现有 16个稳定 QTLs在 2个及以上环境下被检测重复到，包含 7个在不同环境下单个表型贡献率均大于

10%的主效 QTLs，这些主效 QTLs 表现出较强的稳定性，不易受环境因素影响，为后续目的性状的候选基

因挖掘、QTL的精细定位等研究提供数据支持。

暂未发现与前人研究结果完全一致的 QTL位点，本研究在 7号染色体上定位到了一个与 NDF含量相

关的 QTL位点，Zheng [24]等也在 7号染色体上发现了与 NDF相关的位点，Li等[25]在高丹草 6号染色体上

定位到了控制 ADF含量和 DNF含量的位点，本研究在 6号染色体上检测到相同情况。两个品质性状虽然

与先前研究定位到同一连锁群上，但具体物理位置却不相同，这可能是由于构成图谱的标记类型不同、环

境不同导致的。

3.2 QTL的“一因多效”

前人研究表明，在以往的 QTL定位研究中，大多数结果都发现了“一因多效”现象[26-28]，具体表现为：

当不同性状的 QTL位点定位在同一连锁群的同一位点或相邻位点时，其性状的表型数值做相关性分析时会

呈现出极高的相关系数。这一现象已在多种作物中被发现，Wang等[29]在对玉米 RIL群体的茎秆品质 QTL

定位研究中，发现在茎秆中 ADF和 DNF含量成极显著正相关，且控制两者的 QTL位点均定位在 2号和 7

号染色体；张明飞[30]研究发现马铃薯干物质含量和淀粉含量呈极显著正相关，相关系数为 0.928，且二者的

QTL定位在同一连锁群上的同一位置。本研究结果同样证实了这一观点，2个不同环境下，高丹草的 ADF

含量和 NDF含量在 LG6的 17.65 cM处有一个共同的 QTL位点，与 SNP 标记 mk2819紧密连锁，两者相关

系数分别为 0.86和 0.96，表现出极显著正相关，该位点可作为后续高丹草育种研究中的重要 QTL，Li等[25]

和石悦[31]在高丹草的 QTL定位研究中也得到了相似的结论。这一结论的提出，可实现在分子标记的辅助下，

同时改良多个相关遗传性状，进而创制牧草新种质，满足当今畜牧业的需求[32-33]。

3.3 候选基因在品质性状中的调控作用

提高牧草营养品质含量，可有效改善牲畜饲喂条件[34]，缓解当前优质牧草紧张的局面。WSC作为牧草

的主要能量来源，由葡萄糖、果糖、蔗糖等物质组成，本研究筛选出 7个与其合成相关的候选基因，分别

以不同方式调控糖类的合成代谢，其中，基因 LOC8079789编码磷酸蔗糖合酶，是植物蔗糖合成途径的关



键限速酶，主要参与光合产物的分配及细胞壁的合成[35-36]。糖酵解是植物体内重要的呼吸代谢途径，是所

有糖类合成代谢必经之路。LOC8058267、LOC8069810、LOC8062161、LOC8062170和 LOC8081321分别

编码葡萄糖- 6 -磷酸 1 -差向异构酶、己糖激酶-2、6 -磷酸果糖激酶 6、己糖激酶- 6、己糖激酶- 3。先前研究

发现以上基因主要参与植物体内糖酵解途径，作物体内的葡萄糖在经过以上一系列酶的催化反应后，最终

生成的 ATP作为供能物质参与植物生长发育[37-39]；基因 LOC8074774编码苯丙氨酸解氨酶，木质素是牧草

ADF的重要成分，而苯丙氨酸解氨酶是苯丙烷代谢途径的限速酶，可通过调控苯丙烷代谢途径速率而影响

木质素的合成。由此，我们推断基因 LOC8074774可能会影响 ADF的合成速率[40-41]；基因 LOC8072046和

LOC8075232编码钾转运体 1和钾转运体 19，研究发现，钾转运体不仅可作为膜蛋白参与钾转运和吸收，

还通过自身表达调控植物的生长发育和抗逆性，从而影响作物的品质性状[42]。当然，候选基因在高丹草营

养品质中具体行使的功能需进一步研究。

4 结论

综上所述，利用课题组前期构建的遗传连锁图谱，在高丹草 F2群体中共定位到 7个与营养品质性状相

关的主效 QTLs，主要分布在连锁群 LG3、LG4、LG6、LG7和 LG8上，表型贡献率范围介在 10%～13.7%

之间，LOD值变幅在 3.44～4.79之间，未发现与前人研究完全一致的 QTL位点，本研究所检测到的 QTL

位点可能是控制高丹草品质性状合成的新位点；在 Qwsc-3-2、Qadf-4-1、Qadf-7-1 和 Qk-6-4的 4个主效 QTLs

置信区间内共筛选到 13个与品质性状含量相关的候选基因，表明高丹草体内的营养物质的合成、代谢及利

用效率受到了相关基因的调控，在后续的高丹草育种研究中可重点关注以上基因。
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