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花生分子遗传图谱构建与ＱＴＬ定位研究进展
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摘要：近年来，随着分子标记技术及统计分析方法的迅速发展，许多作物已构建了较为饱和的分

子遗传连锁图谱，利用这些图谱已定位了很多重要性状的ＱＴＬ。综述了近年来花生分子遗传图

谱构建以及重要性状的ＱＴＬ定位研究进展，包括花生野生种、栽培种、栽培－野生种间分子遗传

图谱的构建，以及抗病性、产量、品质、形态和生理等性状的 ＱＴＬ定位，并对今后的发展方向进

行了展望。
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　　２０世纪８０年代以来，随着分子生 物 学 技 术 的

迅速发展，诞生了各类ＤＮＡ分子标记技术，主要包

括 ＲＦＬＰ、ＲＡＰＤ、ＳＳＲ、ＩＳＳＲ、ＡＦＬＰ、ＳＴＳ、ＳＲＡＰ、

ＴＲＡＰ、ＳＮＰ、ＲＧＡ等。利 用 分 子 标 记 构 建 遗 传 连

锁图谱，之后基于图谱进行重要农艺性状的标记和

定位，已成 为 目 前 作 物 分 子 育 种 的 重 要 组 成 部 分。

花生是世界性的经济作物和油料作物，是植物油和

蛋白质的重要来源之一，具有较高的经济价值［１］，其

遗传育种研究一直受到广泛重视。尽管花生基因组

研究相对滞后，但近年来随着分子标记技术的飞速

发展，其 分 子 遗 传 图 谱 构 建 及 重 要 性 状 的 ＱＴＬ定

位取得了重大进展。综述了花生分子遗传图谱构建

与ＱＴＬ定 位 的 研 究 进 展，以 期 为 花 生 分 子 标 记 辅

助选择及相关研究提供理论参考。

１　花生分子遗传图谱构建

遗传图谱是进行基因／ＱＴＬ定位和标记辅助选

择的重要基础，同时也是研究植物基因组结构、进化
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以及基因排列顺序的有力工具［２］。在花生的分子标

记及遗传图谱研究方面，早期研究表明，栽培种花生

间的ＤＮＡ多态性较低［３－４］。因此，有关花生遗传图

谱的构建一般以二倍体野生种 为 材 料［５－６］。近 几 年

的研究 表 明，栽 培 种 花 生 间 也 具 有 较 丰 富 的 多 态

性［７］，而且也有遗传图谱的报道。

１．１　花生野生种分子遗传图谱构建

花生 的 分 子 标 记 研 究 始 于 ＲＦＬＰ和 ＲＡＰＤ。

Ｈａｌｗａｒｄ等［５］利用 花 生 二 倍 体 野 生 种Ａ．ｓｔｅｎｏｓｐｅｒ－
ｍａ×Ａ．ｃａｒｄｅｎａｓｉｉ的８７株Ｆ２ 分离群体，结合ＡＦＬＰ
标记，构建了第一张花生属遗传图谱，该图谱共有１１７
个标 记 定 位 到１１个 连 锁 群 上，图 谱 覆 盖 长 度 为

１　０６３ｃＭ，为后来花生遗传图谱的研究工作奠定了重

要基础。随 后，Ｇａｒｃｉａ等［８］在 该 图 谱 上 增 加 了 一 些

ＲＡＰＤ标记，并发现ＲＡＰＤ标记和ＲＦＬＰ标记间有共

线性。Ｇａｒｃｉａ等［６］利用Ａ．ｓｔｅｎｏｓｐｅｒｍａ×Ａ．ｃａｒｄｅｎａｓｉｉ
与Ａ．ｓｔｅｎｏｓｐｅｒｍａ的 回 交 群 体，构 建 了 一 张 基 于

ＲＡＰＤ的花生遗传连锁图谱。Ｍｏｒｅｔｚｓｏｈｎ等［９］应 用

新开发的２７１个ＳＳＲ标记和 之 前 从 亲 缘 种 中 筛 选

出的１６２个ＳＳＲ标记，在２个具有Ａ基因组的二倍

体野生种（Ａ．ｄｕｒａｎｅｎｓｉｓ×Ａ．ｓｔｅｎｏｓｐｅｒｍａ）的杂种Ｆ２
群体中检测到２０４个多态性标记，采用８０个共显性

标记构建了花生ＡＡ基因组的首张ＳＳＲ分子遗传连

锁图谱，覆盖长度为１　２３０．８９ｃＭ。Ｍｏｒｅｔｚｓｏｈｎ等［１０］

利用Ａ．ｉｐéｎｓｉｓ（Ｋ３００７６）×Ａ．ｍａｇｎａ（Ｋ３００９７）的

Ｆ２ 群体，采 用ＳＳＲ、ＳＴＳ等 标 记 构 建 了 包 含１０个

连锁群、１４９个 位 点、全 长１　２９４．４ｃＭ的Ｂ基 因 组

连锁图谱。

１．２　花生栽培种分子遗传图谱构建

Ｈｅｒｓｅｌｍａｎ等［１１］利 用 抗 花 生 矮 化 病 毒 病 材 料

ＩＣＧ　１２９９１和感病材料ＩＣＧＶ－ＳＭ　９３５４１构建了Ｆ２
群体及Ｆ２∶３家系，并用３０８对ＡＦＬＰ引物对Ｆ２∶３家

系进行分析，得到一张包含５个连锁群的花生栽培

种遗传图 谱，总 图 距 为１３９．４ｃＭ。姜 慧 芳 等［１２］利

用重组近交系群体检测花生青枯病抗性ＳＳＲ标记，
获得一张包 含８个 连 锁 群 的 栽 培 花 生 部 分 遗 传 图

谱，图谱总 长 度 为６０３．９ｃＭ。洪 彦 彬 等［１３］以 粤 油

１３和阜９５－５为 亲 本 构 建 重 组 自 交 系 群 体，获 得 了

一张包含２０个连锁群、１２３个位点、全长５６８ｃＭ的

遗传连锁图谱。Ｖａｒｓｈｎｅｙ等［１４］利用以ＴＡＧ　２４和

ＩＣＧＶ　８６０３１为 亲 本 构 建 的 重 组 自 交 系 群 体，构 建

了第一张基于ＳＳＲ标记的栽培种花生遗传图谱；随

后，Ｒａｖｉ等［１５］在该图谱基础上又增加了５６个位点，
新图谱 包 含２２个 连 锁 群 上 的１９１个ＳＳＲ标 记 位

点，总图距为１　７８５．４ｃＭ，标记间平均距离为９．３４

ｃＭ。Ｈｏｎｇ等［１６］利用３个 栽 培 种 花 生 重 组 自 交 系

群体 构 建 了 含 有２２个 连 锁 群、１７５个 位 点、全 长

８８５．４ｃＭ的复合遗传图谱。彭文舫等［１７］利用抗青

枯病品种远杂９１０２与 感 病 品 种Ｃｈｉｃｏ杂 交 构 建 的

重组自 交 系 群 体，构 建 了 一 张 包 含９８个 ＡＦＬＰ标

记、覆盖总距离２８５ｃＭ 的 栽 培 种 花 生 ＡＦＬＰ遗 传

连锁图谱。张新友［１８］以重组自交系群体（郑８９０３×
豫花４号）构 建 的 框 架 图 为 基 础，结 合“郑９００１×郑

８９０３”、“白籽×豫花４号”、“开农白２号×豫花４号”

３个作图群体，以共有标记为桥梁，构建了一张包含

１７个连锁 群、１０１个 标 记、总 图 距 为９５３．８８ｃＭ 的

栽培种花生 复 合 遗 传 图 谱。王 强 等［１９］采 用 新 型 分

子标记ＳＲＡＰ，构建了一张总长２　１２９．４ｃＭ、标记间

平均间距为９．５５ｃＭ 的 首 张 花 生 栽 培 种ＳＲＡＰ标

记连锁图谱，该 图 谱 是 迄 今 包 含ＤＮＡ标 记 最 多 的

花生栽培种间遗传连锁图谱。

１．３　花生栽培－野生种间遗传图谱构建

近年来，利用花生栽培种和野生种的杂交组合

进行花生栽培－野 生 种 间 遗 传 图 谱 构 建 也 有 一 些 报

道。Ｆｏｎｃéｋａ等［２０］以２个二倍体野生种Ａ．ｄｕｒａｎｅ－
ｎｓｉｓ　Ｖ１４１６７（ＡＡ）×Ａ　ｉｐａ̈ｅｎｓｉｓ　ＫＧ３００７６（ＢＢ）的Ｆ１
经秋水仙素加倍成的双二倍体 ＡｉＡｄ为供体亲 本，
以栽培种Ｆｌｅｕｒ１１作 为 轮 回 亲 本，得 到ＢＣ１Ｆ１ 作 图

群体，构建了一张包含２１个连锁群、２９８个位点、全

长１　８４３．７ｃＭ、平均距离６．１ｃＭ 的花生栽培－野生

种间遗传图 谱。Ｂｕｒｏｗ等［２１］利 用 包 括３个 野 生 种

的双二 倍 体｛［Ａ．ｂａｔｉｚｏｃｏｉ　Ｋ９４８４×（Ａ．ｃａｒｄｅｎａｓｉｉ
ＧＫＰ１００１７×Ａ．ｄｉｏｇｏｉ　ＧＫＰ１０６０２）］（４×）｝作为供

体亲本，栽 培 种 花 生 品 种（Ｆｌｏｒｕｎｎｅｒ）作 为 轮 回 亲

本，得到包含７８个ＢＣ１ 植株的作图群体，构建了一

张四 倍 体 水 平 的 花 生 ＲＦＬＰ标 记 遗 传 连 锁 图 谱，

３７０个ＲＦＬＰ位点分布在２３个连锁群上，图谱总长

为２　２１０ｃＭ。

２　花生重要性状的ＱＴＬ定位

花生的许多重要农艺性状和经济性状都属于复

杂的数量性状，受多基因控制，表现为连续变异。目

前，花生上定位的ＱＴＬ主要集中在抗病性方面，在

产量、品质、形态和生理性状上也有一些报道。

２．１　抗病性状

在花生抗病性方面，分子标记最先用于抗线虫

病研究。Ｈａｌｗａｒｄ等［５］在其构建的ＲＦＬＰ遗传图谱

上定位了１个与线虫病抗性连锁 的 标 记Ｒ２３９。王

辉等［２２］获得了２个 与 抗 北 方 根 结 线 虫 基 因 连 锁 的

ＳＳＲ标记Ｓ３２－３８０和Ｓ８９－１４０，标记与抗病基因间的
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遗传 距 离 分 别 为４．４２１ｃＭ 和７．４０４ｃＭ。雷 永

等［２３］获得了２个 与 花 生 黄 曲 霉 菌 侵 染 抗 性 连 锁 的

ＡＦＬＰ标记Ｅ４４／Ｍ５３－５２０和Ｅ４５／Ｍ５３－４４０，与抗性

基因间的距离分别为８．８ｃＭ 和６．６ｃＭ。随后，雷

永 等［２４］又 将 ＡＦＬＰ 标 记 Ｅ４５／Ｍ５３－４４０ 转 化 为

ＳＣＡＲ标记，标记与黄曲霉侵染 抗 性 基 因 间 的 距 离

为６．５ｃＭ。在 花 生 抗 青 枯 病 方 面，姜 慧 芳 等［１２］检

测 到 位 于 抗 青 枯 病 基 因 两 侧 的 标 记 ７Ｇ０２ 和

ＰＭ１３７，与 青 枯 病 抗 性 基 因 间 的 距 离 分 别 为

１０．９ｃＭ和１３．８ｃＭ；彭 文 舫 等［１７］检 测 到 与 青 枯 病

抗性相关的３个ＱＴＬ（ｑＢＷｒ１、ｑＢＷｒ２和ｑＢＷｒ３），
这３个ＱＴＬ形 成２对 具 有 加 性×加 性 上 位 性 互 作

效应 的 ＱＴＬ区 段（ｑＢＷｒ１／ｑＢＷｒ３ 和ｑＢＷｒ２／ｑＢ－
Ｗｒ３），贡献率分别为１２．８１％和１６．５６％，共解释青

枯病抗性 总 变 异 的２１．６２％。在 花 生 叶 斑 病 方 面，
夏友霖等［２５］以抗 感 晚 斑 病 组 合“中 花５号×ＩＣＧＶ
８６６９９”的Ｆ２ 分离群体为材料，首次报道了有关花生

晚斑病抗性分子标记Ｅ３５／Ｍ５１、Ｅ３７／Ｍ４８和Ｅ４１／

Ｍ４７，与抗性基因间的距离分别为７．４０ｃＭ、７．４０ｃＭ
和８．６７ｃＭ。侯 慧 敏 等［２６］获 得 了２个 与 花 生 锈 病

抗性连锁的标记 Ｍ３Ｌ３和 Ｍ８Ｌ８，与抗性基 因 间 的

遗传距离分别为１０．９０ｃＭ 和７．８６ｃＭ。Ｋｈｅｄｉｋａｒ
等［２７］检测到１１个与晚斑病有关的ＱＴＬ，解释遗传

变异的１．７０％～６．５０％；１２个与锈病有关的ＱＴＬ，
解释遗传变异的１．７０％～５５．２０％。张新友［１８］检测

到与网斑病抗性有关的位点ｑＷＢ－７－１，位于Ｌｇ７上

标 记 ＡＲＳ３１３－ＡＲＳ１２０ 之 间，遗 传 贡 献 率 为

５．７６％。Ｈｅｒｓｅｌｍａｎ等［１１］定 位 到１个 抗 花 生 矮 化

病毒病的隐性单基因，标记与抗性基因的遗传距离

为３．９ｃＭ，解释７６．１％的遗传变 异。肖 洋 等［２８］检

测 到 与 花 生 矮 化 病 毒 病 抗 性 连 锁 的 分 子 标 记

ＸＹ３８，与抗性基因间的遗传距离为７．５ｃＭ。

２．２　产量性状

Ｓｅｌｖａｒａｊ等［２９］利用Ｔａｍｒｕｎ　ＯＬ０１×ＢＳＳ　５６构

建的重组自交系群体，结合分离群体分组分析方法，
首次应用ＳＳＲ标 记 开 展 栽 培 种 花 生 荚 果 和 籽 仁 相

关性状 的 ＱＴＬ检 测，认 为 花 生 存 在 着 与 单 株 荚 果

数、饱果数 和 产 量 有 关 的 主 效 ＱＴＬ。张 新 友［１８］基

于以“郑８９０３×豫花４号”重组自交系群体构建 的

花生遗传图谱，利用 ＷｉｎＱＴＬＣａｒｔ　２．５和ＱＴＬＮｅｔ－
ｗｏｒｋ　２．０软件分别对海南三亚和河南原阳２个环

境的花 生 产 量 性 状 的 数 据 进 行 ＱＴＬ检 测，利 用

ＷｉｎＱＴＬＣａｒｔ　２．５软件在一个环境中检测到与主茎

高、侧枝长、总分枝数、结果枝数、单株饱果数、单株

秕果数、单株产量、出仁率、百果质量９个产量性状

相 关 的 ＱＴＬ　１２ 个，遗 传 贡 献 率 为 ５．３６％ ～
１４．４５％；在另一 环 境 中 检 测 到 与 产 量 性 状 相 关 的

ＱＴＬ　１３个，遗传贡献率为５．１０％～１１．７３％；利 用

ＱＴＬＮｅｔｗｏｒｋ　２．０软 件 在２个 环 境 中 共 定 位 到２０
个产量性状相关的ＱＴＬ。刘华［３０］利用郑９００１×郑

８９０３的重组自交系群体，应用 ＷｉｎＱＴＬＣａｒｔ　２．５软

件在一 个 环 境 中 检 测 到 主 茎 高 ＱＴＬ　４个，侧 枝 长

ＱＴＬ　５个，出仁率ＱＴＬ　３个，总分枝数、结果枝数、
单株饱果数、单株果质量ＱＴＬ各１个，遗传贡献率

为５．６１％～１７．９８％；在 另 一 环 境 中 检 测 到 主 茎 高

ＱＴＬ　６个，侧枝长ＱＴＬ　８个，总分枝数ＱＴＬ　４个，
结果枝数ＱＴＬ　１个，百果质量ＱＴＬ　４个，单株饱果

数 和 单 株 果 质 量 ＱＴＬ 各 ２ 个，遗 传 贡 献 率 为

５．０３％～２５．１２％；用 ＱＴＬＮｅｔｗｏｒｋ　２．０软 件 同 时

对２个环境进行检测，定位到主茎高ＱＴＬ　７个，侧

枝长 ＱＴＬ　３个，总 分 枝 数 ＱＴＬ　７个，结 果 枝 数

ＱＴＬ　５个，单 株 饱 果 数 ＱＴＬ　３个，百 果 质 量 ＱＴＬ
１个，出仁率ＱＴＬ　５个，单株果质量ＱＴＬ　４个，遗传

贡献率为２．１％～３２．８６％。

２．３　品质性状

张新友［１８］基于以“郑８９０３×豫花４号”重组自

交系群体构建的花生 遗 传 图 谱，应 用 ＷｉｎＱＴＬＣａｒｔ
２．５软件在环境１（２００７年，海南三亚）中定位到２个

蛋 白 质 含 量 的 ＱＴＬ，贡 献 率 分 别 为 ６．２６％ 和

８．７９％；在环境２（２００８年，河南原阳）中检测到蛋白

质、花生酸、脂肪含量ＱＴＬ各２个，油酸含量、亚油

酸含量、油亚比、硬脂酸含量和山嵛酸含量ＱＴＬ各

１个，贡 献 率 为４．８２％～２４．１４％；应 用 ＱＴＬＮｅｔ－
ｗｏｒｋ　２．０软件在２个环境中检测到蛋白 质 含 量 和

花生酸含 量 ＱＴＬ各２个，脂 肪 含 量、亚 油 酸 含 量、
油亚比、硬 脂 酸 含 量 和 山 箭 酸 含 量 ＱＴＬ各１个。
刘华［３０］应用 ＱＴＬＮｅｔｗｏｒｋ　２．０软件对海南三 亚 和

河南原阳２个环境的花生 品 质 性 状 数 据 进 行 ＱＴＬ
检测，共定位到１０个品质相关性状的ＱＴＬ，其中蛋

白质含量３个，脂肪含量１个，油酸含量、亚油酸含

量和油 亚 比 各２个，贡 献 率 为３．７３％～１７．３７％。
张新 友 等［３１］检 测 到１０个 花 生 品 质 性 状 相 关 的

ＱＴＬ，其中蛋白质含量ＱＴＬ　２个，遗传贡献率分别

为４．８２％和９．６６％，脂肪含量ＱＴＬ　２个，遗传贡献

率分别为５．２５％和８．２４％；油酸、亚油酸、硬脂酸和

山嵛酸 含 量 ＱＴＬ各 检 测 到１个，遗 传 贡 献 率 分 别

为５．１３％、８．２８％、２４．１４％和７．８８％；花 生 酸 含 量

ＱＴＬ　２个，遗传贡献率分别为７．１２％和１８．３２％。

２．４　形态、生理性状

洪彦彬等［３２］以 种 皮 呈 深 紫 色 的 花 生 品 种 珍 珠
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黑和呈粉红色的花生品种粤油１３的杂交后代Ｆ１－
Ｆ３ 群体为材 料，通 过 遗 传 分 析 和ＳＳＲ分 子 标 记 探

讨花生种皮颜色基因的遗传连锁规律。结果表明，
花生深紫色种皮颜色受１对不完全显性主效基因控

制，该基 因 与ＳＳＲ标 记ＰＭ９３／６３０－６００连 锁，连 锁

距离为５．４ｃＭ。Ｖａｒｓｈｎｅｙ等［１４］利用１　１４５对ＳＳＲ
引物对由ＴＡＧ　２４×ＩＣＧＶ　８６０３１构建 的 重 组 自 交

系群体进行扫描，共检测到与蒸腾作用、蒸腾效率、
比叶面积和 叶 绿 素 含 量４个 花 生 耐 旱 性 状 相 关 的

３８个 ＱＴＬ，单 个 ＱＴＬ 解 释 的 表 型 变 异 率 介 于

３．５％～１７．６％。Ｒａｖｉ等［１５］利 用 ＱＴＬ　Ｃａｒｔｏｇｒａ－
ｐｈｅｒ和ＱＴＬ　Ｎｅｔｗｏｒｋ软件分析蒸 腾 作 用、蒸 腾 效

率、叶面积等９个与花生抗旱性相关的性状，２个软

件分别检测到１０５个 和６５个 主 效 ＱＴＬ，同 时 利 用

ＱＴＬＮｅｔｗｏｒｋ软件检测到８个上位性ＱＴＬ，为抗旱

性分子标记辅助选择育种奠定了基础。

３　展望

目前，一些重要农作物都已建立了较为饱和的

分子遗 传 连 锁 图 谱，极 大 地 推 进 了 ＱＴＬ定 位 和 标

记辅助选择育种的进程。花生分子标记研究起步较

晚，多态性标记的缺乏影响了花生遗传图谱的构建。
以往研究多是 基 于 野 生 种 间 或 栽 培－野 生 种 间 构 建

的图谱，迄今还没有一张完整的栽培种间花生遗传

连锁图谱。有研究表明，花生栽培种间多态性ＳＳＲ
标记相对较丰富，但仍不能满足高密度图谱构建的

需求［１３，３３］。近年虽有栽培种花生遗传图谱的报道，
但这 些 图 谱 大 多 是 以 单 一 的 ＲＦＬＰ、ＲＡＰＤ、ＳＳＲ、

ＳＲＡＰ标记构建，其覆盖率普遍偏低、密度小，ＱＴＬ
搜索空间非常 有 限，很 难 获 得 可 直 接 用 于 ＭＡＳ的

与目标性状紧密连锁的分子标记。因此，笔者认为，
联合运用多种分子标记或者对已有图谱进行整合，
将极大增加图谱的标记数量。高密度遗传连锁图谱

的构建为目标性状的ＱＴＬ检测和分子标记辅助选

择奠定了坚实的基础。
目前，花生ＱＴＬ定位研究还处于初级阶段，检

测到 的 多 是 与 抗 病 性 相 关 的 ＱＴＬ。虽 有 产 量、品

质、形态和生理方面相关的ＱＴＬ的报道，但这些研

究很有限。大多数定位的ＱＴＬ其位置和效应因试

验材料和环境而异，很难与常规育种实践结合起来，
主要原因是基于线性模型模拟的数量性状基因表达

能力有限且不完整，基因间相互作用不仅存在着复

杂的网络联系，还与环境关系密切［３０］。筛选到的目

标性状 ＱＴＬ与 其 连 锁 的 分 子 标 记 距 离 偏 远，定 位

的ＱＴＬ遗 传 贡 献 率 较 低，推 测 可 能 受 遗 传 材 料 及

遗传连锁图 谱 上 标 记 密 度 的 限 制［３１］，目 前，可 利 用

的分子标记已不能满足花生分子标记研究的要求。
因此，今后应进一步开发大量的不同类型的分子标

记，特别是新的、稳定的ＳＳＲ、ＳＮＰ以及其他分子标

记，以增加遗传图谱的标记密度；结合多年多点表型

数据发掘稳定的、贡献率较大的目标性状ＱＴＬ。随

着花生基因组测序计划的启动，花生的生物信息数

据库资源将日益丰富，这将使花生饱和遗传图谱的

构建、ＱＴＬ的精细定 位 和 图 位 克 隆 成 为 可 能，花 生

分子遗传改良的进程也将加速。
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