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基于西双版纳黄瓜的遗传图谱构建                   

及其重要农艺性状 QTL 定位分析 
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（南京农业大学园艺学院/作物遗传与种质创新国家重点实验室，南京 210095） 

 

摘要：【目的】以西双版纳黄瓜与北京截头黄瓜为亲本构建的 F9 重组自交系群体为作图材料进行遗传图谱的

构建，并对叶绿素含量、果实大小、侧枝多少及其第一分枝节位等重要农艺性状进行 QTL 定位分析，为黄瓜品种

的选育及高产、稳产育种提供有益参考和帮助。【方法】以北京截头黄瓜与西双版纳黄瓜为亲本杂交得到 F1，之后

按单粒传方式得到含有 124 个 F9重组自交系（RILs）群体。以该 F9重组自交系（RILs）群体为作图群体，以 995

对 SSR 标记为筛选引物，采用 joinmap4.0 软件进行遗传图谱的构建。并利用构建的遗传图谱，采用 WinQTLcart2.5

软件复合区间作图法，结合统计的叶片叶绿素含量，商品瓜的瓜长、瓜粗，种瓜的瓜长、瓜粗、瓜把，以及侧枝

数、第一分枝节位等相关的共 12 个黄瓜重要农艺性状的 QTL 位点进行检测。【结果】构建了含有 7个连锁群，137

个 SSR 标记的遗传图谱，图谱总长 591.2 cM，平均图距为 4.3 cM；共检测到与 12 个黄瓜农艺性状相关的 QTL 位

点 29 个，分布在第 1、2、3、4、6、7 染色体上。其中，叶绿素性状相关的 QTL 有 6 个，商品瓜性状相关的 QTL

有 7 个，种瓜性状相关的 QTL 有 9个，侧枝性状相关的 QTL 有 7个，单个 QTL位点的可解释的表型变异范围为5.30%

—19.24%。Ldr4.2 的贡献率最小，为 5.30%，Lbn1.2 的贡献率最大，为 19.24%。【结论】构建了西双版纳黄瓜 RIL

群体遗传图谱,并对叶片叶绿素含量、果实及侧枝等相关的12个农艺性状进行了QTL定位分析，共获得29个相关QTL。 
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Abstract: 【Objective】 A genetic map was constructed using Xishuangbanna cucumber (Cucumis sativus L．var. xishuangbannanesis 

Qi et Yuan) recombinant lines and QTLs associated with yield, chlorophyll content, fruit related traits, the lateral branch number and 

the first lateral branch node were identified. These results will be beneficial and helpful to cucumber plant selection and high yield 

breeding.【Method】Using JoinMap 4.0 software, a genetic linkage map based on 995 SSR primers data from 124 F9 recombinant 

inbred lines, derived from Beijingjietou cucumber and Xishuangbanna cucumber by using single seed descend method, was 

constructed. Using WinQTLcart2.5 software, QTLs associated with 12 cucumber traits related to chlorophyll content, fruit lengths, 

fruit diameters, length of fruit for seed harvest, diameter of fruit for seed harvest, stalk lengths of fruit for seed harvest, and lateral 

branch, the first lateral branch node were mapped.【Result】The linkage map consisted of 137 SSR (simple sequence repeat) markers, 

7 linkage groups that spanned 591.2 cM with an average distance of 4.32 cM. A total of twenty-nine QTLs for the 12 cucumber traits 

were detected, and 6, 7, 9 and 7 QTLs for chlorophyll content characters, commercial fruit, mature fruit and lateral branch traits were 
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detected, respectively. These QTLs were mapped on chromosomes 1, 2, 3, 4, 6 and 7, respectively. The QTLs explained 

5.30%-19.24% of the phenotypic variation. The minimum contribution rate of Ldr4.2 is 5.30%, the maximum contribution rate of 

Lbn1.2 is 19.24%.【Conclusion】The results of QTL analysis on the 12 cucumber traits will provide a basis for gene fine mapping to 

unravel the genetic basis of yield related traits in cucumber. Moreover, the obtained genetic linkage map of this RIL population could 

be used for analysis of other important cucumber traits. 
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0  引言 

【研究意义】黄瓜（Cucumis sativus L.）是中国

重要蔬菜作物之一，而西双版纳黄瓜（C. sativus var. 

xishuangbannanesis Qi et Yuan）是中国特有的一个黄

瓜变种，具有生长势强、侧枝数多、叶色浓绿、果

型粗大等特点，在黄瓜优质、高产育种中具有巨大

潜能[1]。利用以西双版纳黄瓜为亲本构建的群体，对

叶绿素含量相关性状（叶绿素 a、叶绿素 b、叶绿素总

量）、果实相关性状（商品瓜瓜长、瓜粗、瓜长/粗、

种瓜长、种瓜粗、种瓜把长及种瓜长/粗）及侧枝相关

性状（侧枝数、第一分枝节位）等重要农艺性状进行

QTL定位研究，能够为高产、稳产育种及新品种的选

育提供有益的参考和帮助，同时也为进一步进行精细

定位的研究奠定了基础。【前人研究进展】国内外学

者对黄瓜果实相关性状进行了较多的 QTL 定位研

究，对侧枝相关性状 QTL定位研究相对较少，对黄

瓜叶片叶绿素含量相关性状 QTL 定位的研究却未

见报道，而已有的研究报道均未涉及到西双版纳黄

瓜。迄今为止，国内外研究人员共获得与黄瓜商品瓜

的瓜长相关的QTL位点 31个[2-10]，瓜粗相关的QTL位

点22个[2-3,5-12]，瓜长/瓜粗相关的QTL位点34个[2-3,5,7-10]，

瓜把相关的 QTL位点 17个[2-3,5-6,13-15]；与黄瓜种瓜的

种瓜长相关的 QTL 位点 3 个[5]，种瓜粗相关的 QTL

位点 5 个[5]；与黄瓜植株侧枝数相关的 QTL 位点

34[2,7,12,16]个，第一分枝节位相关的 QTL位点 10个[16]。

【本研究切入点】现有研究表明，黄瓜果实相关性状

研究较多，但主要集中在商品瓜性状方面，侧枝与叶

绿素相关性状报道较少或未见报道。薄凯亮等[17]曾对

西双版纳黄瓜 RIL群体侧枝、果实等相关农艺性状进

行了遗传分析，但未进行 QTL定位分析。【拟解决的

关键问题】本研究以西双版纳黄瓜北京截头黄瓜为亲

本构建的 RIL群体为作图材料，利用 SSR标记构建遗

传图谱，对黄瓜叶片叶绿素含量、果实及侧枝等 12

个相关农艺性状进行 QTL定位，为相关性状的分子标

记辅助育种和精细定位的研究奠定基础。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

西双版纳黄瓜由陈劲枫教授采自中国云南省西双

版纳地区，叶色浓绿，耐弱光，侧枝生长势较强，果

实粗短，果肉为橙色，实验室自交保存。 

北京截头黄瓜属于华北型黄瓜，叶色深绿，侧枝

生长势较弱，果型细长，果肉为白色，实验室自交保

存。 

124个重组自交系（RIL）群体：西双版纳黄瓜作

父本，北京截头黄瓜作母本，杂交得到 F1，之后按单

粒传方式获得，已达到 F9。 

1.2  连锁图谱构建 

引物序列信息来源于全黄瓜基因组测序开发的

995对 SSR引物[18]，均匀的分布于黄瓜基因组的 7条

染色体上，由上海英潍捷基贸易有限公司合成。 

采用改良 CTAB 法提取 DNA。PCR 反应体系为

10×PCR Buffer 2.0 μL、dNTP（2.5 mmol·L-1）1.5 μL，

Primer Pair（20 mmol·L-1）各 1.0 μL、MgCl2（25 

mmol·L-1）1.2 μL、Taq酶（5 U·μL-1）0.2 μL、DNA

（10 ng）1.0 μL，ddH2O补充至 20 μL。反应程序为

94℃ 5 min；94℃ 30 s，55—60℃ 30 s，72℃ 1 min 20 

s，35个循环；72℃ 5 min，4℃保存。 

聚丙烯酰胺凝胶电泳后，银染法显色统计。条带

标记如下：a、b分别表示与父母本相同的条带，h表

示与父母本皆不同的杂带，-表示模糊不清或丢失的

带。对所有的 RILs 单株带型进行 χ2检验，判断偏分

离标记，采用 JoinMap4.0（LOD =3）软件构建遗传图

谱。 

1.3  试验设计与性状调查 

试验于 2012年春季进行，4月 9日定植于南京农

业大学江浦试验站，起垄覆膜栽培，行距 85 cm，株

距 35 cm，采用滴水灌溉，常规栽培管理。 

1.3.1  叶绿素含量统计  按照改进的 Arnon[19]分光

光度计法测定叶片叶绿素含量。待植株长到始花期时，

用直径为0.8 cm打孔器打取植株从上往下数第四片展



530                中  国  农  业  科  学    47卷 

开叶放于 10 mL 95%乙醇离心管中，3次重复。用遮

光布将离心管遮光后放于暗处 20 h左右，中间摇晃几

次离心管，保证叶片中叶绿素的溶解。待叶片由绿色

变白时，将浸取液摇匀，使用 Spectrum752 型分光光

度计测定。测定 470、649和 665 nm 3个波段下的 OD

数据，并依照以下公式计算叶绿素浓度，其中，Ca、

Cb分别表示叶绿素 a和叶绿素 b的浓度值，叶绿素总

量为叶绿素 a与叶绿素 b含量值的和： 

Ca=13.95×OD665-6.88×OD649 

Cb=24.96×OD649-7.32×OD665 

叶绿素含量的计算公式：叶绿体色素含量（mg·cm-2）

=（Cx×V）/S。其中，Cx表示上面所求得的浓度值，

V表示提取液体积，S表示打取叶片的面积。 

1.3.2  果实及侧枝相关性状统计  果实相关性状及

侧枝相关性状的测定方法参照《黄瓜种质资源描述规

范和数据标准》[20]，具体如下： 

瓜长（fruit lengths，Fl），正常商品瓜瓜蒂至瓜

顶的长度（单位：cm），精确到 0.1 cm； 

瓜粗（fruit diameters，Fd），正常商品瓜 1/2处

的横径（单位：cm），精确到 0.1 cm； 

瓜长/瓜粗（fruit length/diameter ratio，Ldr），正

常商品瓜瓜长与瓜横径比； 

种瓜长（length of fruit for seed harvest，Sfl），正

常种瓜瓜蒂至瓜顶长度（单位：cm），精确到 0.1cm； 

种瓜粗（diameter of fruit for seed harvest，Sfd），

正常种瓜 1/3处的横径（单位：cm），精确到 0.1cm； 

种瓜长/粗（length/diameter ratio of fruit for seed 

harvest，Sldr），正常种瓜瓜长与瓜横径比； 

种瓜把长（stalk lengths of fruit for seed harvest，

Sfsl），正常商品瓜种子腔底部至瓜把顶端距离（单

位：cm），精确到 0.1 cm； 

分枝数（the lateral branch number，Lbn），结果

盛期，分枝长度大于或等于 5 cm，且有两片完全展开

叶的一级侧枝的总数，单位为个； 

第一分枝节位（the first lateral branch node，Flbn），

子蔓长度大于或等于 5 cm，且有两片完全展开叶的第

一个分枝节位。 

1.4  统计分析及 QTL 定位分析 

采用 Microsoft®Excel 2003 软件进行数据统计分

析。用WinQTLcart2.5软件进行 QTL分析，采用复合

区间定位法进行 QTL定位。利用 Permutation检验法

作 1 000次重复检验，估算基因组范围内 α=0.05水平

上的 LOD阈值；选用 2 cM的步长，背景标记为 5，

窗口大小为 10 cM。利用 LOD2.3为阈值判断 QTL是

否存在，当 LOD>2.3时，认为该区间 LOD峰值所对

应位点为该性状的 1个 QTL。QTL命名规则如下：性

状的英文缩写+连锁群号+QTL在连锁群上的编号，其

中，连锁群编号和 QTL 连锁群上的编号之间用“.”

隔开。比如：Chla4.1，表示叶绿素 a（Chla）在第 4

连锁群上的第 1个 QTL位点。 

2  结果 

2.1  遗传图谱的构建 

利用亲本北京截头黄瓜和西双版纳黄瓜进行多态

性引物的筛选，995 对 SSR 引物中，243 对表现出多

态性，占总引物的 24.4%。将 243 对亲本多态性引物

全部用于重组自交系群体的多态性引物筛选，除去扩

增条带差异性不明显或条带模糊不清的引物，获得

179对可用群体多态性SSR引物，占总引物的 17.39%。

经 χ2检验，41个标记位点在 P≤0.05水平上表现偏分

离，偏分离率为 22.9%。先将偏分离标记全部去除后

作图，之后逐个添加，根据添加后对图谱的影响大小

决定是否去除，结果 26 个偏分离标记对图谱影响较

大，决定去除。最终，构建了一张含有 7个连锁群，

137个 SSR标记的遗传图谱（图 1）。对比 SSR标记

与黄瓜染色体的对应关系，显示该 7个连锁群与黄瓜

的 7条染色体相对应。遗传图谱总长度为 591.2 cM，

平均图距为 4.3 cM，每个连锁群含有的标记数在 6—

29个，其中，第 7连锁群上的标记数最少，仅有 6个，

长度为 26.5 cM，标记间平均间距为 4.4 cM；第 6连

锁群上的标记数为 29 个，长度为 100.4 cM，标记间

平均间距最小，为 3.4 cM；第 4连锁群上的标记数为

15个，标记间平均间距最大，为 5.73 cM（表 1）。 
 

表 1  西双版纳黄瓜群体遗传图谱各连锁群参数 

Table 1  Basic parameters of the Xishuangbanna cucumber 
population linkage groups 

连锁群 

LG 

标记数 

No. of markers 

长度 

Length (cM) 

平均间距 

Average (cM) 

1 29 109.1 3.7 

2 18 82.6 4.5 

3 23 97.5 4.2 

4 15 85.9 5.7 

5 17 89.2 5.2 

6 29 100.4 3.4 

7 6 26.5 4.4 

总计 Total 137 591.2 4.3 
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2.2  遗传分析 

叶绿素含量相关性状（叶绿素 a、叶绿素 b、叶绿

素总量）、商品瓜相关性状（瓜长、瓜粗、瓜长/粗）、

老瓜相关性状（种瓜长、种瓜粗、种瓜长/粗、种瓜把

长）及侧枝相关性状（侧枝数、第一分枝节位）等 12

个黄瓜农艺性状的统计分析见表 2。数据结果显示，

12个黄瓜农艺性状在 RIL群体中表现出广泛变异，有

些性状变异范围较大，如瓜长变异范围为 5.2—27.1，

种瓜长变异范围为 7.2—54.0，侧枝数变异范围为 0—

16.3；也有性状亲本值高于 RIL 群体值，如西双版纳

黄瓜各叶绿素相关性状的含量值均高于 RIL群体中的

含量值，北京截头黄瓜的瓜长和种瓜长高于 RIL群体

中的瓜长和种瓜长。 

分别对各个性状的偏度与峰度值进行了分析。除

种瓜把长的峰度值高于 2外，其余各个性状的偏度峰

度值的绝对值均小于 2，符合正态分布的特征，峰度

值高于 2说明其符合偏正态分布。结合各个性状柱形

分布图表现情况，证明所统计的 12个黄瓜农艺性状均

属于数量性状遗传，适合进行 QTL定位研究。 

通过对各统计性状间的相关性分析（表 3），可 
 

表 2  亲本和 RIL 群体性状表现 

Table 2  Phenotypic performance of the RIL population and the parental lines 

亲本 Parents RIL群体 RIL population 性状 

Traits 
西双版纳黄瓜 

Xishuangbanna cucumber 

北京截头黄瓜 

Beijingjietou cucumber 

平均值 

Mean 

变异范围 

Range 

峰度 

Skewness 

偏度 

Kurtosis 

叶绿素 a Chla 13.0 11.9 9.2 7.1—12.7 1.10 0.42 

叶绿素 b Chlb 5.5 5.2 3.7 2.7—5.1 0.78 0.39 

叶绿素总量 Chlt 18.5 17.1 12.9 9.8—17.9 1.11 0.42 

瓜长 Fl 10.3 35.7 15.7 5.2—27.1 -0.34 0.11 

瓜粗 Fd 2.9 3.2 3.0 1.1—4.6 -0.38 0.09 

瓜长/瓜粗 Ldr 3.5 11.2 5.5 2.8—9.5 -0.53 0.34 

种瓜长 Sfl 25.9 60.1 31.4 7.2—54.0 0.66 0.35 

种瓜粗 Sfd 11.5 6.5 7.3 4.7—11.9 0.93 0.53 

种瓜长/粗 Sldr 2.3 9.2 4.4 0.5—8.8 0.94 0.36 

种瓜把长 Sfsl 3.2 7.1 4.0 1.4—10.8 2.67 1.37 

侧枝数 Lbn 10.8 2.0 4.8 0—16.3 -0.34 0.63 

第一分枝节位 Flbn 3.0 5.0 3.3 0—10.0 -0.08 0.27 

 

表 3  各农艺性状在 RIL 群体中的相关分析 

Table 3  Correlation analysis of the agronomic traits in the RIL population 

性状 Traits Chla Chlb Chlt Fl Fd Ldr Sfl Sfd Sfsl Sldr Lbn Flbn 

Chla 1            

Chlb 0.894 1           

Chlt 0.991 0.947 1          

Fl -0.148 -0.101 -0.137 1         

Fd -0.106 0.012 -0.072 0.355 1        

Ldr -0.091 -0.159 -0.114 0.634 -0.463 1       

Sfl -0.258 -0.290 -0.273 0.538 -0.050 0.557 1      

Sfd -0.069 -0.068 -0.070 -0.025 0.308 -0.263 0.146 1     

Sfsl -0.214 -0.251 -0.230 0.292 0.008 0.272 0.517 0.507 1    

Sldr -0.183 -0.211 -0.195 0.519 -0.224 0.679 0.791 -0.465 0.157 1   

Lbn 0.164 0.150 0.163 -0.158 0.092 -0.213 -0.254 -0.108 -0.254 -0.152 1  

Flbn -0.026 -0.003 -0.019 0.079 0.036 0.028 0.056 0.042 0.124 0.008 0.171 1 
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以看出叶绿素相关性状间的相关性较高，叶绿素总量

与叶绿素 a的相关系数达到 0.991，但仅与植株侧枝数

成正相关。说明黄瓜植株始花期叶绿素含量对果实大

小影响不大，对植株的生长有一定的影响。 

2.3  叶绿素相关性状的 QTL 分析 

以 LOD2.3作为 QTL位点阈值，对统计的 12个

黄瓜农艺性状进行 QTL检测（图 1）。结果显示，在

RIL 群体中共检测到与这些性状相关的 QTL 位点 29

个，分布在第 1、2、3、4、6、7染色体上。其中，与

叶绿素含量相关性状的 QTL位点 6个，果实相关（包

括商品瓜和种瓜）QTL位点 16个，侧枝相关的 QTL

位点 7个。单个QTL位点的贡献率在 5.30%—19.24%，

贡献率大于等于 10%的为主效 QTL位点有 17个，占

总 QTL位点的 58.62%（表 4）。 

 

chr1 chr2 chr3

chr5

chr6

chr4

chr7

F
d1

.1
Lb

n1
.1

L
bn

1.
2

F
lb

n1
.1

F
lb

n1
.2

Sf
d1

.2
Sf

l1
.1

L
dr

1.
1

Sl
dr

1.
2

Sf
d1

.3

F
d2

.1

Sf
l3

.1
Sf

sl
3.

1

C
hl

a3
.1

C
hl

t3
.1

C
hl

b3
.1

C
hl

a3
.2

F
lb

n3
.1

F
lb

n6
.1

Sf
sl

6.
1

F
lb

n6
.2

Sf
d6

.1

Sl
dr

7.
1

F
l4

.1
L

dr
4.

1
F

l4
.2

Ld
r4

.2

C
hl

b4
.1

C
hl

t4
.1

 
 表示正的加性效应；  表示负的加性效应  Positive additive effect；  Negative additive effect 

 

图 1  西双版纳黄瓜 RIL 群体连锁群及其农艺性状的 QTL 定位 

Fig. 1  Linkage groups of Xishuangbanna cucumber RIL population and QTLs mapping of the important agronomic traits 
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表 4  西双版纳黄瓜各性状在 RIL 群体的 QTL 定位 

Table 4  QTL analysis of Xishuangbanna cucumber traits in RIL population 

性状 

Trait 

QTL LG 

Linkage group 

位置 

cM 

标记区间 

Marker interval 

LOD 贡献率 

R2(%) 

加性效应 

Additive Effect

Chla3.1 3 41.3 SSR13466—SSR02132 3.78 13.61 1.11 叶绿素 a Chla 

 Chla3.2 3 75.2 SSR16667—SSR11397 2.38 8.63 -0.88 

Chlb3.1 3 41.3 SSR13466—SSR02132 2.93 10.45 0.38 叶绿素 bChlb 

 Chlb4.1 4 73.2 SSR16038—SSR28080 3.45 18.22 0.64 

Chlt3.1 3 41.3 SSR13466—SSR16056 2.91 10.38 1.30 叶绿素总量 Chlt 

Chlt4.1 4 73.2 SSR07550—SSR28080 3.27 17.67 2.18 

瓜长 Fl Fl4.1 4 14.0 SSR19083—SSR18187 2.38 8.51 -2.16 

 Fl4.2 4 21.1 SSR05899—SSR33769 3.97 12.69 -2.66 

瓜粗 Fd Fd1.1 1 4.0 SSR03462—SSR00190 2.48 10.18 0.46 

 Fd2.1 2 58.8 SSR11909—SSR15873 2.33 9.06 -0.40 

瓜长/粗 Ldr Ldr1.1 1 44.7 SSR04278—SSR14526 5.54 16.62 -1.11 

 Ldr4.1 4 12.0 SSR19083—SSR18187 2.35 8.81 -0.76 

 Ldr4.2 4 17.1 SSR05899—SSR33769 3.96 5.30 -0.96 

种瓜长 Sfl Sfl1.1 1 35.7 SSR12070—SSR01816 2.4 8.72 -4.53 

 Sfl3.1 3 2.0 SSR01738—SSR02451 3.62 11.30 -4.43 

种瓜粗 Sfd Sfd1.2 1 28.1 SSR16472—SSR04992 2.34 7.53 0.76 

 Sfd1.3 1 99.9 SSR18928—SSR03222 2.43 8.27 -0.80 

 Sfd6.1 6 66.6 SSR15955—SSR00126 2.35 7.61 0.75 

种瓜把长 Sfsl Sfsl3.1 3 2.0 SSR01738—SSR02451 3.72 11.87 -0.72 

 Sfsl6.1 6 39.5 SSR10954—SSR33694 2.41 8.90 0.61 

种瓜长/粗 Sldr Sldr1.2 1 44.7 SSR04278—SSR14526 6.42 18.79 -0.81 

 Sldr7.1 7 6.6 SSR19918—SSR04689 2.33 6.39 -0.48 

侧枝数 Lbn Lbn1.1 1 4.0 SSR03462—SSR00190 5.74 16.57 1.75 

 Lbn1.2 1 9.1 SSR00190—SSR05793 7.34 19.24 1.87 

第一分枝节位 Flbn Flbn1.1 1 18.8 SSR10018—SSR02810 4.07 11.49 0.91 

 Flbn1.2 1 24.7 SSR16472—SSR04992 4.25 12.45 0.94 

 Flbn3.1 3 83.7 SSR20338 3.25 8.55 -0.79 

 Flbn6.1 6 34.0 SSR02385—SSR10954 4.18 11.12 0.93 

 Flbn6.2 6 68.7 SSR15955—SSR00126 3.72 11.08 -0.89 

 

检测到的 6个与叶绿素含量相关的 QTL位点，与

叶绿素 a、叶绿素 b及叶绿素总量相关的 QTL位点各

2 个，贡献率范围为 8.63%—18.22%。其中，与叶绿

素 a相关 QTL位点 Chla3.1、叶绿素 b相关的 QTL位

点 Chlb3.1 及叶绿素总量相关的 QTL 位点 Chlt3.1 均

位于第 3染色体的同一区域，贡献率分别为 13.61%、

10.45%和 10.38%；叶绿素 b相关的 QTL位点 Chlb4.1

与叶绿素总量相关 QTL位点 Chlt4.1位于第 4染色体

的同一区域，贡献率分别为 18.22%和 17.67%。 

检测到 7个与商品瓜瓜长、瓜粗及瓜型指数（瓜

长/粗）相关的 QTL位点，分布在第 1、2、4染色体，

贡献率范围为 5.30%—16.22%；7 个与种瓜长、种瓜

粗及种瓜瓜型指数性状相关的QTL位点，分布在第 1、

3、6、7 染色体，贡献率范围为 6.39%—18.79%；因

为商品瓜和种瓜测定选用同一果实，所以本文只对种

瓜的瓜把长进行了 QTL位点检测，得到 2个 QTL位

点，分布在第 3、6染色体上。其中，在第 1染色体上

均检测到与瓜粗、种瓜粗，瓜长/粗、种瓜长/粗相关
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的 QTL位点，而与瓜长/粗相关位点 Ldr1.1与种瓜长/

粗相关位点 Sldr1.2所在区域相同，可能是同一位点，

贡献率分别为 16.22%和 18.79%。4个与瓜长和种瓜长

相关的 QTL位点，加性效应均为负加性效应，说明西

双版纳黄瓜瓜长的等位基因起增效作用；5 个与瓜粗

和种瓜粗相关的 QTL位点，其中 3个为正加性效应，

基本表明西双版纳黄瓜瓜粗的等位基因起增效作用。 

检测到 2 个与侧枝数相关的 QTL 位点—Lbn1.1

和 Lbn1.2，贡献率分别为 16.57%、19.24%，加性效应

为 1.75、1.87。与第一分枝节位相关的 QTL位点有 5

个，分布在第 1、3、6染色体上，其中，第 3染色体

上的 QTL位点 Flbn3.1与标记 SSR20338重合，贡献

率为 8.55%，其余 4个 QTL位点贡献率均大于 10%。 

3  讨论 

在黄瓜全基因组测序完成后，SSR标记在黄瓜遗

传图谱的构建上的应用越来越多[4,18,21]。本研究以西双

版纳黄瓜 RIL群体为材料，利用 SSR引物，构建了首

张西双版纳黄瓜群体的遗传图谱，标记分布较均匀，

平均图距为 4.3 cM，适于进行目标性状初步定位的研

究；根据和高密度图谱的比较，确定了本图谱中的 7

个连锁群与黄瓜的 7条染色体相对应，这将更利于分

子标记辅助育种工作的开展[18]。 

本试验共检测到29个相关农艺性状的QTL位点，

解释的表型变异从 5.30%（瓜长/粗 Ldr4.2）到 19.24%

（侧枝数 Lbn1.2）不等，达到 10%以上的占 58.62%。

从图谱的定位结果可以看出，在多个连锁群上都存在

不同性状位点聚集现象，对此，研究人员普遍认为是

“一因多效”和多个基因间紧密连锁而造成的[22-24]。 

叶绿素是植物进行光合作用的重要色素之一，对

产量具有重要影响[25]。前人对水稻、大豆等[26-27]多种

作物叶片叶绿素含量进行了 QTL定位的研究，但未见

对黄瓜叶片叶绿素相关性状 QTL定位的报道。本文对

黄瓜叶片叶绿素 a、叶绿素 b 叶绿素总量等叶绿素相

关性状进行 QTL位点检测，共检测到 6个与之相关的

QTL位点，分布在第 3、4染色体上，其中 5个 QTL

位点贡献率大于 10%。但是，叶片叶绿素含量受环境

影响较大，还需多年多点检测以确定稳定的 QTL 位

点。 

本研究共检测到 16 个与商品瓜和种瓜相关性状

的 QTL位点，分布在第 1、2、3、4、6、7染色体上。

与程周超等[4]研究结果相比，均在第 4 染色体检测到

与黄瓜商品瓜瓜长相关的 QTL位点，说明在第 4染色

体上极有可能存在一个或几个与黄瓜商品瓜瓜长相关

的基因。苗晗等[5]对黄瓜商品瓜瓜长、瓜粗、瓜长/粗

的定位结果基本都位于第 6染色体，而本实验检测到

的 QTL位点却分布在第 1、2、4染色体上；种瓜长、

种瓜粗相关的 QTL位点定位结果较为接近，分布在第

1、3、6染色体上，并且均在第 1染色体标记 SSR17922

（Sfd1.3）附近检测到与种瓜粗相关的基因位点。研究

结果表明，瓜长、瓜粗等 QTL增效基因大都来自西双

版纳黄瓜，表明西双版纳黄瓜对果实性状的选育具有

重要作用。 

黄瓜植株侧枝多少对田间机械化操作、植株生

长环境及产量有重要影响，但目前与之相关的研究

较少[16]。本研究检测到 6 个与侧枝性状相关的 QTL

位点，其中与侧枝数相关的 2个 QTL位点均位于第 1

染色体，贡献率为 16.57%、19.24%；获得与第一分枝

节位相关位点 Flbn3.1紧密连锁的标记 SSR20338，这

为黄瓜植株侧枝相关性状的研究提供了有益的参考。 

同时，本试验的后续研究还在进行当中。一方面

是对现有的图谱进行加密，便于检测到更加准确的

QTL。另一方面是多年多点采集农艺性状数据，以便

检测到稳定的 QTL。在此基础之上，试验还将针对稳

定的 QTL 进行深入研究：第一，利用较大的 F2群体

对 QTL的峰值标记继续进行验证。第二，在 QTL的

峰值区域进行候选基因的预测。 

4  结论 

以西双版纳黄瓜 RIL 群体为材料构建了含有 137

个 SSR标记的分子遗传图谱，总长度为 591.2 cM，平

均图距为 4.3 cM。利用构建的遗传图谱，共检测到 29

个与叶片叶绿素、果实、侧枝等 12个农艺性状相关的

QTL位点，单个位点贡献率为 5.30%—19.24%，大于

10%的 QTL位点有 17个。 
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