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　 　 摘要:　 黄萎病是棉花生产中的主要病害ꎮ 由于陆地棉中严重缺乏高抗黄萎病的品种ꎬ棉花抗黄萎病育种研

究进展缓慢ꎮ 本研究室从泗棉 ３ 号与中植棉 ２ 号杂交后代中选育获得 １ 个黄萎病抗性显著提高的新品系苏

ＶＲ０１８ꎬ利用３ １００对 ＳＳＲ 引物对泗棉 ３ 号和苏 ＶＲ０１８ 进行多态性分析ꎬ获得具有多态性的标记 ３２ 个ꎻ以苏 ＶＲ０１８
为母本ꎬ泗棉 ３ 号为父本ꎬ杂交构建包含 ３１２ 个单株的 Ｆ２群体ꎬ构建包含 １７ 个位点和 ６ 个连锁群的连锁图谱ꎮ Ｆ２ ∶ ３

家系接种落叶型黄萎病菌 Ｖ９９１ꎬ调查抗病性ꎬ通过复合区间作图法共检测到 ４ 个与棉花抗黄萎病相关的 ＱＴＬꎬ分别

位于染色体 Ａ５、染色体 Ｄ５、染色体 Ｄ５ 和染色体 Ｄ６ 染色体上ꎬ表型贡献率分别为 ６􀆰 ４１％、３􀆰 ７８％、４􀆰 ６１％ 和

５􀆰 ７８％ꎮ 单标记分析检测到与黄萎病抗性显著关联的位点 ５ 个ꎬ分别为 ＮＡＵ３２１２、ＭＧＨＥＳ４０、ＤＰＬ２０９、ＣＩＲ１８１ 和

ＮＡＵ５２０４ꎬ解释表型变异分别为 ６􀆰 ３８％、１􀆰 ５０％、２􀆰 ８０％、２􀆰 １０％ 和 ２􀆰 ２０％ꎮ 本研究为深入解析中植棉 ２ 号的抗黄萎

病遗传机制奠定了理论基础ꎮ
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　 　 棉花是中国主要的经济作物ꎬ棉花生产在中国

国民经济中占有举足轻重的地位ꎮ 棉花的病害比较

多ꎬ特别是黄萎病ꎬ给棉花生产造成巨大损失ꎮ 棉花

黄萎病是 Ｃａｒｐｅｎｔｅｒ 于 １９１４ 年在美国弗吉尼亚州发

现并报道的ꎬ是世界范围内一种破坏性极大的土传

性维管束真菌病害ꎬ主要由大丽轮枝菌引起[１]ꎮ 中

国棉花黄萎病是由于 １９３５ 年引进美国斯字棉 ４Ｂ 棉

种传入中国的ꎬ之后随着棉种的繁殖和调运ꎬ棉花黄

萎病在中国各主要产棉区逐渐传播开来ꎮ 特别是近

几年ꎬ新疆棉区的黄萎病发生逐年加重ꎬ严重影响中

国棉花产业的发展ꎮ
棉花对黄萎病的抗病机制是一个非常复杂的过

程ꎬ涉及多种物质和信号途径ꎮ 研究结果表明ꎬ萜醛

类化合物、苯丙素类化合物、活性氧、水杨酸、茉莉酸、
乙烯、油菜素内酯ꎬ精胺和 Ｃａｍａｌｅｘｉｎ 等信号途径参与

了棉花对黄萎病的抗性过程[２￣７]ꎮ 为探究植物对黄萎

病的抗病机制ꎬ大量抗黄萎病相关的基因被克隆[８]ꎮ
研究结果显示ꎬ一些外源基因也能提高棉花对黄萎病

的抗性[９￣１３]ꎮ 同时ꎬ许多学者也开展了抗黄萎病基因

分子标记定位研究ꎬ取得了很大的进展ꎮ 到目前为

止ꎬ在棉花的 ２６ 条染色体或连锁群上共检测到至少

１９３ 个抗病相关 ＱＴＬꎮ 部分研究者使用 Ｍｅｔａ￣ａｎａｌｙｓｉｓ
方法ꎬ将已经发表的抗黄萎病相关 ＱＴＬ 进行分析ꎬ至
少筛选获得 ２８ 个 ＱＴＬ 簇ꎬ检测到 １３ 个抗黄萎病 ＱＴＬ
热点区域ꎬ分布在 ９ 条染色体上(分别为染色体 ４、染
色体 ５、染色体 ７、染色体 ８、染色体 １６、染色体 １９、染
色体 ２１、染色体 ２３ 和染色体 ２６[１４])ꎮ

许多学者对不同棉种进行黄萎病抗性鉴定ꎬ认
为多数海岛棉品种对黄萎病的抗性较强ꎮ 近 ２０ 年

来ꎬ许多育种学家尝试通过回交将海岛棉抗黄萎病

性状转育到陆地棉中ꎬ但是由于连锁累赘的影响ꎬ进
展缓慢[１４]ꎮ 陆地棉是世界棉花的主要栽培种ꎬ但其

遗传基础狭窄ꎬ缺乏对多种病虫害的抗性ꎬ仅有少数

品种对黄萎病的抗性能达到耐病标准ꎮ 到目前为

止ꎬ国内外公开发放的抗源品种有常抗棉、文 ５、豫
棉 １９、豫棉 ２１、９４￣５６Ｄ、Ａｃａｌａ ９０、Ｄｅｌｃｏｔ ３４４、 Ｓｉｏ￣

ｋｒａ１５、中 Ｇ４ 和中植棉 ２ 号等ꎬ对黄萎病具有较高的

抗性[１５￣１６]ꎮ 利用分子生物学方法解析这些陆地棉

的抗黄萎病机制ꎬ通过回交方法将抗病性状进行转

育ꎬ能够显著加快育种进程ꎮ
在前期的研究工作中ꎬ从泗棉 ３ 号与中植棉 ２ 号

杂交后代群体中ꎬ通过人工病圃定向筛选获得 １ 个抗

黄萎病新品系苏 ＶＲ０１８ꎮ 本研究利用苏 ＶＲ０１８ 与泗棉

３ 号构建 Ｆ２群体ꎬ定位与抗病相关的 ＱＴＬꎬ获得与抗病

连锁的分子标记ꎬ为中植棉 ２ 号抗黄萎病基因的精细

定位和抗黄萎病性状的育种利用奠定理论基础ꎮ

１　 材料和方法

１.１　 试验材料

２０１２ 年ꎬ本研究室利用感病亲本泗棉 ３ 号与抗

病亲本中植棉 ２ 号杂交产生 Ｆ１ꎬ同年南繁自交获得

Ｆ２ꎮ ２０１３ 年在南京黄萎病人工病圃进行抗病鉴定ꎬ
筛选抗病单株ꎬ同年南繁自交ꎬ于 ２０１４ 年和 ２０１５ 年

连续 ２ 年进行自交和抗病鉴定ꎬ获得抗病株系苏

ＶＲ０１８ꎮ ２０１５ 年在黄萎病人工病圃ꎬ利用苏 ＶＲ０１８
与感病亲本泗棉 ３ 号杂交ꎬ获得 Ｆ１ꎬ２０１５ 年冬季南

繁获得 Ｆ２ꎮ ２０１６ 年将包含 ３１２ 个单株的 Ｆ２群体种

植在江苏省农业科学院棉花育种基地ꎬ同年ꎬＦ２单株

自交获得 Ｆ２ ∶ ３家系种子ꎮ ２０１６ 年冬天ꎬ于江苏省农

业科学院温室用黄萎病菌株 Ｖ９９１ 接种苏 ＶＲ０１８、
泗棉 ３ 号、中植棉 ２ 号和 Ｆ２ ∶ ３家系ꎮ 本研究所用的

泗棉 ３ 号来源于本研究室保存的自交纯合种子ꎬ中
植棉 ２ 号由中国农业科学院棉花研究所提供ꎮ

本试验所用棉花落叶型黄萎病菌株 Ｖ９９１ 由江

苏省农业科学院植物保护研究所提供ꎬ由本实验室

引进后自行分离提纯ꎮ
１.２　 接种和性状调查

２５ ℃下ꎬ将黄萎病菌涂布于固体土豆培养基

(马铃薯 ２００ ｇ、琼脂 １７ ｇ、蔗糖 ２０ ｇ、蒸馏水１ ０００
ｍｌ)表面ꎬ１４ ｄ 后转移到液体土豆培养基(马铃薯

２００ ｇ、蔗糖 ２０ ｇ、蒸馏水１ ０００ ｍｌ)中ꎬ室温下振荡培

养 ５ ｄꎬ测定孢子浓度ꎬ将液体稀释至每 １ ｍｌ ５×１０７
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个孢子ꎮ 将处理好的棉花种子播于温室中的营养钵

中ꎬ１ 钵 ２ 粒ꎬ待棉株长到两叶一心时ꎬ进行营养钵

撕底ꎬ以达到伤根的目的ꎮ 用黄萎病病菌的分生孢

子悬浮液进行接种ꎬ每营养钵 １０ ｍｌꎮ 接种 ７ ｄ 后将

营养钵中死苗全部拔除ꎬ定期观察棉苗发病情况ꎬ主
要通过考察群体及亲本的叶片发病情况ꎬ具体鉴定

方法参考 Ｎｉｎｇ 等[１７]的方法ꎮ 其中 ５ 级分类的标准

如表 １ 所示ꎮ 根据调查结果计算病情指数ꎬ每个株

系调查最少 １５ 株ꎬ试验设置 ３ 个重复ꎮ
病情指数＝ ∑(各级病株数×相应病级) / (调查

总株数×４)×１００％

表 １　 棉花黄萎病叶片病级划分标准

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｓｔａｎｄａｒｄ ｏｆ Ｖｅｒｔｉｃｉｌｌｉｕｍ ｗｉｌｔ ｃｏｔｔｏｎ ｌｅａｆ

病级 　 　 　 叶片病害症状分级标准

０ 健株ꎬ无病害症状

１ ≤株 ２５％叶片发病

２ ２６％~５０％叶片发病或脱落

３ ５１％~７５％叶片发病或叶片脱落仅剩心叶

４ ≥７６％叶片发病或全病死或脱落成光杆

１.３　 ＤＮＡ 分子标记

按照 Ｐａｔｅｒｓｏｎ 等[１８]的 ＣＴＡＢ 法提取苏 ＶＲ０１８、
泗棉 ３ 号和 ３１２ 个 Ｆ２单株的 ＤＮＡꎮ 根据已经公布

的棉花遗传图谱ꎬ选择分布在棉花 ２６ 条染色体上的

３ １００对 ＳＳＲ (Ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔ) 引物检测 ２
个亲本基因组之间的多态性ꎬ利用亲本间存在多态

的引物对 Ｆ２单株进行扩增检测ꎮ 所有 ＳＳＲ 引物信

息均可从 ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｃｏｔｔｏｎｍａｒｋｅｒ. ｏｒｇ 下载得到ꎮ
ＰＣＲ 扩增、产物电泳和银染参照张军等[１９]的方法ꎮ
１.４　 数据分析和连锁图构建

用 ＪｏｉｎＭａｐ３.０ 软件分析标记间的连锁关系ꎬ构
建分子遗传图谱[２０]ꎬ 连锁的最低 ＬＯＤ 值为 ２.５ꎬ最
大遗传距离为 ５０ ｃＭꎮ 采用 Ｗｉｎｄｏｗｓ ＱＴＬｓ Ｃａｒｔｏｇｒａ￣
ｐｈｅｒ ２. ０ 结合复合区间作图法 ( Ｃｏｍｐｏｓｉｔｅ ｉｎｔｅｒｖａｌ
ｍａｐｐｉｎｇꎬＣＩＭ) 检测抗病性状的 ＱＴＬ[２１￣２２]ꎮ 通过

１ ０００次随机抽样确定 ＬＯＤ 阈值ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 苏 ＶＲ０１８ 主要农艺性状、纤维品质及抗病性

表现

　 　 为更加详细地了解苏 ＶＲ０１８ 的特征ꎬ我们比较了

苏 ＶＲ０１８、泗棉 ３ 号和中植棉 ２ 号的主要农艺性状、纤
维品质及抗病性表现ꎮ 结果(表 ２)表明ꎬ中植棉 ２ 号与

泗棉 ３ 号之间在果枝数、衣分、纤维整齐度、纤维生产

率、纤维比强度以及抗病性方面存在显著或极显著差

异ꎮ 在中植棉 ２ 号与泗棉 ３ 号杂交后代中选育的苏

ＶＲ０１８ 与泗棉 ３ 号相比ꎬ其纤维整齐度、纤维比强度以

及对黄萎病的抗性方面得到显著改良ꎬ但是衣分没有

显著提高(表 ２)ꎮ 在苏 ＶＲ０１８ 的选育过程中ꎬ主要目

的是将中植棉 ２ 号对黄萎病的抗性向陆地棉泗棉 ３ 号

转育ꎬ因此苏 ＶＲ０１８ 的抗病性得到极显著提高ꎮ 该结

果表明ꎬ通过系统选育成功地将中植棉 ２ 号的部分抗

病相关位点转育到新品系苏 ＶＲ０１８ 中ꎮ 苏 ＶＲ０１８ 与

亲本泗棉 ３ 号在抗病性状方面有较大的遗传差异ꎬ适
合进行抗病性状的分子标记ꎮ

表 ２　 苏 ＶＲ０１８、泗棉 ３ 号和中植棉 ２ 号主要农艺性状、纤维品质及

抗病性平均表现值

Ｔａｂｌｅ ２　 Ａｖｅｒａｇｅ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ａｇｒｏｎｏｍｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓꎬ ｆｉ￣
ｂｅｒ ｑｕａｌｉｔｙ ａｎｄ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｔｏ Ｖｅｒｔｉｃｉｌｌｉｕｍ ｗｉｌｔ ｏｆ Ｓｕ￣
ＶＲ０１８ꎬ Ｓｉｍｉａｎ ３ ａｎｄ Ｚｈｏｎｇｚｈｉｍｉａｎ ２

性状 　 　 　 泗棉 ３ 号 苏 ＶＲ０１８ 中植棉 ２ 号

株高(ｃｍ) ９８.３ ９７.１ １０３.０

果枝数 １６.５ １６.４ １４.８∗

铃数 １８.７ １７.８ １６.１

单铃质量(ｇ) ５.１ ５.２ ５.９

衣分(％) ４３.２ ３９.２∗ ３９.４∗

纤维长度(ｍｍ) ３０.４ ３０.１ ２９.３

整齐度(％) ７５.８ ８４.２∗ ８４.７∗

马克隆值 ４.９ ４.９ ４.７

生长率(％) ７.６ ６.９ ６.６∗

比强度(ｃＮ / ｔｅｘ) ２３.５ ２９.１∗∗ ２９.２∗∗

病情指数 (％) ５６.７ ２８.３∗∗ ２０.８∗∗

∗表示与泗棉 ３ 号相比差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎻ∗∗表示与泗棉 ３ 号相比
差异极显著(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎮ

２.２　 Ｆ２ ∶ ３群体病情指数

对亲本及其 Ｆ２ ∶ ３群体进行抗病鉴定ꎬ结果表明 ２
个亲本的抗病性存在显著差异ꎮ 对 Ｆ２ ∶ ３群体抗病鉴定

结果统计分析ꎬ显示 Ｆ２ ∶ ３株系中病情指数的最大值为

７１􀆰 １％ꎬ最小值为 ３􀆰 ７％ꎬ中亲值为 ４１􀆰 ２％ꎬ病情指数平

均值为 ３６􀆰 １％ꎬ偏度系数为 ０􀆰 １２ꎬ 峰度系数为 ０􀆰 ６０ꎬ广
义遗传力分别为 ０􀆰 ７ꎮ 另外ꎬＦ２ ∶ ３群体病情指数表现为

单峰连续分布ꎬ没有明显的比例关系ꎬ表现出数量性状

的遗传特点(图 １)ꎮ 因此我们认为苏 ＶＲ０１８ 对棉花黄

萎病的抗性属于多基因控制ꎬ适于进行 ＱＴＬ 定位ꎮ
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图 １　 Ｆ２ ∶ ３群体病情指数频率分布图

Ｆｉｇ.１　 Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓ ｏｆ ｄｉｓｅａｓｅ ｉｎｄｅｘ ｉｎ Ｆ２ ∶ ３ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

２.３　 苏 ＶＲ０１８ 遗传背景分析及连锁图构建

利用 ３ １００ 对 ＳＳＲ 引物ꎬ 对泗棉 ３ 号和苏

ＶＲ０１８ 进行多态性分析ꎬ筛选到多态性标记 ３２ 个ꎬ
分布在 １８ 条染色体上ꎬ多态率为 １０.３％ꎮ 用在双亲

之间存在多态性的 ＳＳＲ 引物对 ３１２ 个 Ｆ２单株进行

分析ꎬ共得到 ３２ 个位点ꎬ经卡方检测有 ３ 个位点偏

分离ꎬ在构建连锁图时剔除这些偏分离的位点ꎮ
用 Ｊｏｉｎｍａｐ ３.０ 软件构建连锁群(ＬＯＤ≥３􀆰 ０)ꎮ

最终得到 １ 个包含 １７ 个位点和 ６ 个连锁群的连锁

图谱(图 ２)ꎮ 构建的连锁群长度１８.３０~ ４４􀆰 ７０ ｃＭꎬ
图谱总长 １９８􀆰 ００ ｃＭꎬ标记间平均遗传距离为 １０􀆰 ４２
ｃＭꎬ每个连锁群标记数为２~４ 个ꎮ 根据棉花微卫星

数据库提供的信息对连锁群中 ＳＳＲ 标记进行染色

体定位ꎬ６ 个连锁群被分别定位在 染色体 ５(染色体

Ａ５)、染色体 １２(染色体 Ａ１２)、染色体 １７(染色体

Ｄ３)、染色体 １９(染色体 Ｄ５)、染色体 ２２(染色体

Ｄ４)和染色体 ２５(染色体 Ｄ６)上ꎮ

图 ２　 棉花抗黄萎病 ＱＴＬ 定位

Ｆｉｇ.２　 ＱＴＬ ｍａｐｐｉｎｇ ｏｆ ｃｏｔｔｏｎ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｔｏ Ｖｅｒｔｉｃｉｌｌｉｕｍ ｗｉｌｔ (ＶＷ)
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２.４　 棉花抗黄萎病 ＱＴＬ 检测

用 Ｗｉｎｄｏｗｓ ＱＴＬ Ｃａｒｔｏｇｒａｐｈｅｒ ２.５ 软件ꎬ通过复

合区间作图法分析 Ｆ２ ∶ ３家系的抗黄萎病 ＱＴＬꎬ通过

１ ０００次随机抽样确定 ＬＯＤ 阈值为 ２􀆰 ５ꎮ 利用 Ｆ２ ∶ ３

家系接种落叶型黄萎病菌 Ｖ９９１ 后调查获得的病情

指数ꎬ共检测到 ４ 个与棉花抗黄萎病相关的 ＱＴＬ
(表 ３)ꎮ 分别位于染色体 ５(染色体 Ａ５)、染色体 １９
(染色体 Ｄ５)、染色体 １９(染色体 Ｄ５)和染色体 ２５
(染 色 体 Ｄ６ ) 染 色 体 上ꎬ 位 于 标 记 ＨＡＵ８８３￣

ＮＡＵ３２１２、ＭＧＨＥＳ４０￣ＭＵＳＳ１３８、ＭＵＳＳ１３８￣ＤＰＬ２０９ 和

ＮＡＵ３１７１￣ＣＩＲ１８１ 之间ꎬＬＯＤ 值分别为 ４􀆰 １２、２􀆰 ６７、
４􀆰 ２０ 和 ３􀆰 ８１ꎬ分别命名为 ｑＶＷ￣Ｖ９９１￣１、ｑＶＷ￣Ｖ９９１￣２、
ｑＶＷ￣Ｖ９９１￣３ 和 ｑＶＷ￣Ｖ９９１￣４ꎮ 这 ４ 个 ＱＴＬ 加性效应

分别为－０􀆰 ０４１ ４、０􀆰 ０３４ １、０􀆰 ０３１ ２和－０􀆰 ０３０ ５ꎮ 显

性效应分别为０􀆰 ０８９ ２、０􀆰 １３７ ０、０􀆰 ０３７ ４和０􀆰 １９４ ０ꎮ
表型 贡 献 率 分 别 为 ６􀆰 ４１％、 ３􀆰 ７８％、 ４􀆰 ６１％ 和

５􀆰 ７６％ꎬ４ 个 ＱＴＬ 共解释 ２０􀆰 ５６％的表型变异ꎮ

表 ３　 利用复合区间作图法(ＣＩＭ)检测到的与抗黄萎病相关的 ＱＴＬ
Ｔａｂｌｅ ３　 ＱＴＬ ａｎａｌｙｓｅｓ ｆｏｒ ＶＷ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｂｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｅ ｉｎｔｅｒｖａｌ ｍａｐｐｉｎｇ

ＱＴＬ 名称 染色体 位置 (ｃＭ) 　 两侧标记 ＬＯＤ 值 加性效应 显性效应 贡献值(％)

ｑＶＷ￣Ｖ９９１￣１ Ａ５ ３６.５０ ＨＡＵ８８３￣ＮＡＵ３２１２ ４.１２ －０.０４１ ４ ０.０８９ ２ ６.４１

ｑＶＷ￣Ｖ９９１￣２ Ｄ５ ０.０１ ＭＧＨＥＳ４０￣ＭＵＳＳ１３８ ２.６７ ０.０３４ １ ０.１３７ ０ ３.７８

ｑＶＷ￣Ｖ９９１￣３ Ｄ５ １８.９０ ＭＵＳＳ１３８￣ＤＰＬ２０９ ４.２０ ０.０３１ ２ ０.０３７ ４ ４.６１

ｑＶＷ￣Ｖ９９１￣４ Ｄ６ ５.０１ ＮＡＵ３１７１￣ＣＩＲ１８１ ３.８１ －０.０３０ ５ ０.１９４ ０ ５.７６

　 　 本研究还利用 ＴＡＳＳＥＬ ２.１ 软件[２３] 的一般线性

模型(Ｇｅｎｅｒａｌ ｌｉｎｅａｒ ｍｏｄｅｌꎬＧＬＭ)程序ꎬ将 ３２ 个位点

的等位变异分别与抗病性进行关联分析ꎮ 结果显

示ꎬ采用一般线性模型检测到与棉花抗黄萎病显著

关联的位点 ５ 个ꎬ分别为位于染色体 ５(染色体 Ａ５)
上的标记 ＮＡＵ３２１２ꎬ 染色体 １９(染色体 Ｄ５)上的标

记 ＭＧＨＥＳ４０ 和 ＤＰＬ２０９ꎬ染色体 ２５(染色体 Ｄ６)上

的标记 ＣＩＲ１８１ꎬ另外 １ 个关联位点为没有进入连锁

群的标记 ＮＡＵ５２０４ꎮ ５ 个位点表型变异解释率分别

为 ６􀆰 ３８％ꎬ １􀆰 ５０％ꎬ ２􀆰 ８０％ꎬ ２􀆰 １０％ 和 ２􀆰 ２０％ꎬ５ 个

位点共解释 １４􀆰 ９８％的表型变异(表 ４)ꎮ

表 ４　 与黄萎病抗性显著相关的标记位点及其对表型变异的解释率

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｍａｒｋｅｒ ｌｏｃｉ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｔｏ ＶＷ ａｎｄ ｔｈｅ ｉｎ￣
ｔｅｒｐｒｅｔａｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｆｏｒ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ

　 标记 染色体 ｐ￣ＧＬＭ ｒ２ ￣ＧＬＭ

ＮＡＵ３２１２ Ａ５ ０.０００ ０７ ０.０６３ ８

ＭＧＨＥＳ４０ Ｄ５ ０.０３９ １５ ０.０１５ ０

ＮＡＵ５２０４ Ａ１２ ０.０１７ ６０ ０.０２８ ０

ＣＩＲ１８１ Ｄ６ ０.０１５ ７０ ０.０２１ ０

ＤＰＬ２０９ Ｄ５ ０.００６ ９３ ０.０２２ ０

ｐ￣ＧＬＭ 为一般线性模型(ＧＬＭ)ｐ 值ꎬｒ２ ￣ＧＬＭ 为解释表型变异率ꎮ

３　 讨 论

棉花黄萎病是中国棉花生产的主要限制因素ꎬ

棉花育种专家在棉花抗黄萎病育种和抗黄萎病分子

机制解析方面做了大量工作ꎬ取得了一定进展ꎬ但是

由于缺乏对黄萎病高抗或免疫的陆地棉栽培品种ꎬ
研究进展缓慢ꎮ 在中国棉花抗黄萎病育种中中植棉

２ 号常被作为抗源ꎬ同时ꎬ一些研究者也对中植棉 ２
号的抗黄萎病机制进行了研究ꎮ 祁伟彦等[２４] 研究

结果显示ꎬ中植棉 ２ 号黄萎病抗性与 ＳＳＲ 标记

ＮＡＵ１２６９、 ＮＡＵ８２８ 和 ＮＡＵ１２２５ 连 锁ꎬ 利 用 标 记

ＮＡＵ１２６９、ＮＡＵ８２８ 和 ＮＡＵ１２２５ 的序列ꎬ在棉花全基

因组中进行比对ꎬ结果显示ꎬ标记 ＮＡＵ１２６９、ＮＡＵ８２８
和 ＮＡＵ１２２５ 分 别 位 于 棉 花 基 因 组 的 Ａ５
(１３８３０８９６)ꎬ Ｄ５(１３６６９１５７)和 Ｄ５(１３６６９１７６)染色

体上ꎮ 本研究定位的 ４ 个 ＱＴＬ 中的 ３ 个位于染色

体 Ａ５ 和 Ｄ５ 上ꎬ通过比对定位在 Ａ５ 和 Ｄ５ 上的 ３ 个

ＱＴＬ 连 锁 标 记 序 列 发 现ꎬ 标 记 ＣＩＲ１３９ ( Ｄ５:
１３５１６１０９)、ＭＧＨＥＳ４０ ( Ｄ５: ２０１０９５９０) 和 ＮＡＵ３２１２
(Ａ５:１１４８３８７７)在基因组中位置与标记 ＮＡＵ１２６９、
ＮＡＵ８２８ 和 ＮＡＵ１２２５ 位置相邻(括号中数字代表正

向引物在染色体中的位置)ꎮ 这初步表明本研究定

位的 ３ 个位于染色体 Ａ５ 和 Ｄ５ 上与抗黄萎病相关

的 ＱＴＬ 可能与祁伟彦等[２４] 研究的是相同的位点ꎮ
张华崇等[２５]以感病品种 ８６１ 为父本、中植棉 ２ 号为

母本配制杂交组合ꎬ构建 ６ 个世代群体ꎬ并在田间病

圃进行抗病性鉴定ꎬ利用主基因￣多基因混合遗传模
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型的多世代联合分析法对中植棉 ２ 号的抗病性进行

分析ꎮ 张华崇等[２５]研究结果表明ꎬ中植棉 ２ 号抗性

遗传符合 ２ 对加性￣显性￣上位性主基因＋加性￣显性

多基因遗传模型ꎬＦ２的主基因遗传率达到 ８２.０９％ꎮ
本研究在中植棉 ２ 号和泗棉 ３ 号的杂交 Ｆ２群体中

选育的抗病株系苏 ＶＲ０１８ꎬ其遗传背景与泗棉 ３ 号

相近ꎬ是解析中植棉 ２ 号抗病性的理想材料ꎮ 比较

苏 ＶＲ０１８、中植棉 ２ 号和泗棉 ３ 号的农艺性状和抗

病性ꎬ结果显示苏 ＶＲ０１８ 病情指数与中植棉 ２ 号相

比存在显著差异ꎬ但相比于泗棉 ３ 号ꎬ抗病性得到极

显著提高ꎮ 这也暗示中植棉 ２ 号抗病性的遗传率比

较高ꎬ２ 对抗病主基因可能转育到了抗病株系苏

ＶＲ０１８ 中ꎮ 通过与中植棉 ２ 号杂交ꎬ可以在低世代

中选育出抗黄萎病新品系ꎮ
关于棉花抗黄萎病基因 ＱＴＬ 的定位已有报道ꎬ

但是陆地棉的抗黄萎病 ＱＴＬ 定位报道不多ꎬ这与陆

地棉遗传基础狭窄ꎬ遗传图谱标记密度不足有

关[１４ꎬ１７ꎬ２６￣２９]ꎮ 本研究利用３ １００对 ＳＳＲ 分子标记进

行连锁图构建ꎬ只获得 ３２ 对具有多态性的标记ꎬ多
态率只有 １０.３％ꎬ这与陆地棉遗传基础狭窄ꎬ标记多

态率低有关ꎬ但是更重要的原因是本研究使用的抗

病亲本苏 ＶＲ０１８ 是从感病亲本泗棉 ３ 号与中植棉 ２
号杂交后代中选育的新品系ꎬ其遗传背景与泗棉 ３
号非常相似ꎬ这进一步导致其与泗棉 ３ 号之间标记

多态率降低ꎮ ４ 个 ＱＴＬ 解释 ２０.５６％的表型变异ꎬ利
用单标记分析检测到的 ５ 个关联位点ꎬ解释表型变

异也只有 １４.９８％ꎮ 我们推测可能的原因有 ２ 点ꎬ一
是本研究构建的遗传图谱覆盖率低ꎬ没有完全覆盖

苏 ＶＲ０１８ 携带的黄萎病抗性位点ꎬ导致苏 ＶＲ０１８ 中

其他的抗病位点没有检测到ꎻ二是苏 ＶＲ０１８ 中黄萎

病抗性位点具有病菌专化特性ꎬ其他的抗黄萎病位

点对黄萎病菌 Ｖ９９１ 没有抗性ꎮ 因此ꎬ通过继续增

加标记密度和标记类型来解析苏 ＶＲ０１８ 的抗病位

点将是下一步工作的重点ꎮ
本研究在 Ｄ６ 染色体上检测到的 ＱＴＬ 可能是一

个新的抗黄萎病位点ꎮ Ｚｈａｎｇ 等[１２]分析了目前已经

公布的棉花抗黄萎病 ＱＴＬꎬ结果显示在 Ａ６ 染色体

上存在至少 ８ 个抗病相关的 ＱＴＬꎬ而 Ｄ６ 染色体上只

存在 ２ 个抗黄萎病相关 ＱＴＬꎮ 这有 ２ 个方面原因ꎬ
一是 Ｄ６ 染色体上存在的抗黄萎病 ＱＴＬ 确实少ꎬ另
一个原因是由于使用不同的棉花品种和黄萎病菌

株ꎬＤ６ 染色体上的 ＱＴＬ 没有检测到ꎮ 本研究定位

在 Ｄ６ 染色体上的抗病位点连锁标记 ＮＡＵ３１７１ 与已

经公布的 Ｄ６ 染色体上的 ＱＴＬ 联锁标记 ＢＮＬ３４３６ 在

Ｄ６ 染色体上遗传距离较远ꎬ初步判断可能不是同一

个抗病位点ꎮ 该位点在今后研究中需重点关注ꎮ
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