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甘蓝型油菜种子发芽率 QTL 定位及相关生理性状 

马爱芬, 王雯, 李加纳, 谌利, 王家丰, 刘列钊 

西南大学农学与生物技术学院, 重庆市油菜研究工程中心, 重庆北碚 400716 

摘要: 利用 GH06×P174组合衍生的 183个重组自交系进行种子发芽率遗传分析及种子发芽期间种子生理性状分

析。用复合区间作图法对在室温下保存两年的种子(STY)、保存 1 年的种子(SOY)与新收获种子(FS)发芽率进行

QTL 定位。另外对保存两年的种子及新收获的种子萌发期间脂肪酶活性、电导率、还原糖含量、总糖含量及根

系活力进行了测定, 并对结果进行分析。结果表明 3 批种子的发芽率 QTL 位点各不相同, 保存两年的种子在第

9、14、17 条连锁群上分别检测到 1 个位点, 保存 1 年的种子在第 5、9 条连锁群上各检测到 1 个位点, 新收获

的种子在第 4、18 条连锁群上分别测检到 1 个位点。研究发现, 3 批种子的发芽率相关性不显著, 发芽率差异达

到极显著水平, 同时保存不同年份种子的发芽率 QTL 各不相同, 这表明甘蓝型油菜发芽率受很多不同因素所

控制。保存两年及新收获种子的发芽率与电导率之间的相关性均达到极显著负相关, 表明可以通过电导率的测

定估测发芽率, 电导率的研究对种子发芽率的研究具有重要意义。 
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QTL for seed germination rate and related physiological traits of 
Brassica napus L. 
MA Ai-Fen, WANG Wen, LI Jia-Na, CHEN Li, WANG Jia-Feng, LIU Lie-Zhao 
Chongqing Engineering Research Center for Rapeseed, College of Agronomy and Biotechnology, Southwest University, Beibei 400716, 
China 

Abstract: One hundred and eighty-three recombinant inbred lines from the cross between GH06 and P174 were used for 
genetic analysis of seed germination rate and physiological trait analysis of Brassica napus L. Composite interval mapping 
(CIM) was applied to identify QTL associated with seed germination rate (GR) of the seeds that stored for two years (STY), 
one year (SOY), and fresh seeds (FS), respectively. The activity of lipases, seed conductivity, reducing sugar content, total 
sugar content, and root vitality of STY and FS were investigated. The QTL for seed GR of various stored seeds were differ-
ent. Three QTLs for STY were detected on the linkage group (LG) 9, 14, and 17. Two QTL for SOY were mined on LG 5 
and 9. Two QTLs for FS were detected on LG 4 and 18. The germination rate of seeds from three years was significantly 
different, and the QTL of GR was not identical, which indicated that the seed germination was controlled by many loci. 
Furthermore, the seed germination rate was negatively correlated with seed conductivity, which means that measurement of 
seed conductivity can be used to estimate GR, and the study of conductivity is important for GR research. 

Keywords: Brassica napus L.; quantitative trait locus (QTLs); germination rate (GR); physiological traits 
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种子发芽率是一个重要农业生产指标, 也是一

个重要的育种目标。对发芽率的研究, 国内外有如

番茄[1]、十字花科的白菜[2]及拟南芥[3]等关于环境因素

对发芽率的影响、发芽率与其他生理指标的关系等相

关报道, 但对发芽率 QTL 研究的报道相对较少, 仅在

水稻[4]有过 QTL遗传研究报道。目前对甘蓝型油菜发

芽率的研究主要是发芽条件, 发芽生理, 老化机理等

方面的工作。董遵等[5]对甘蓝型油菜黄、褐籽发芽率

及相关性状进行了比较, 徐剑等[6]利用不同离子束的

不同剂量对油菜品系辐射, 研究了其油菜种子芽势、

发芽率和出苗成活率的影响。蒋海玉等[7]对提出了可

以通过种子培养方法能有效提高贮藏种质的发芽率。 

发芽率是一个很复杂的数量性状, 发芽率高低

受种子的结构、收获期、贮藏期的影响, 且可能受

多个基因的控制。本研究通过对收获后保存两年、

保存一年与新收获种子发芽率进行测定, 并根据利

用 SSR、AFLP、SRAP及 TRAP标记构建的遗传连

锁图谱, 对影响种子发芽率的 QTL进行分析。其次

对保存两年种子和新收获种子发芽率表现极端的材

料的种子在发芽时期脂肪酶活性、电导率、还原糖

含量、总糖含量及根系活力生理性状进行分析, 以

期对甘蓝型油菜发芽时期种子生理性状的变化、各

性状间的关系及这些生理性状对发芽率的影响。 

1  材料和方法 

1.1  材料 

研究材料是由 183 个重组自交系(Recombinant 

inbred lines, RILs)组 成 的 群 体 , 他 们 是 亲 本

GH06×P174杂交通过单粒传自交获得, 分别于 2005、

2006、2007年收获的 F2:6、F2:7及 F2:8。黑籽亲本 P174

为双低品系油研 2 号的定向自交选择后代, 该亲本

的平均发芽率为 98.7%, 黄籽亲本 GH06为甘蓝型黄

籽油菜 GH01×甘蓝型黄籽油菜 GH03 的自交高世代, 

该亲本的平均发芽率为 96.2%。随机区组设计, 3行

区, 每行 10株, 行距 0.4 m, 行长 2.4 m, 株距 0.24 m, 

3个重复。大田管理与生产管理相同, 按单株分别收

获。研究所用种子是在室温 20~25℃, 空气相对湿度

为 65%的黑暗条件下贮藏。 

1.2  方法 

1.2.1  发芽率测定 

每株系随机取 100 粒天然种子, 用 75%酒精消
毒 10 min, 蒸馏水冲洗干净, 排列于铺有两层滤纸
的 9 cm培养皿内, 25℃生化培养箱中湿润培养, 每
天光照 12 h, 7 d统计发芽率。 

1.2.2  脂肪酶活力测定 

研究中, 对保存两年种子分别取 10个发芽率高
的和 10个发芽率低的材料, 及与其相对应的新收获
的种子对其种子发芽期间生理性状进行测定。 

将油菜种子浸泡 24 h, 称取两份 1 g 左右的种
子。用 1 mL 0.1mol/L、pH 5.0磷酸-柠檬酸缓冲液匀
浆后, 用 1 mL蒸馏水冲洗研钵两次, 转移至 10 mL
离心管中, 分别加 0.2 mL 菜籽油后在摇床上振荡  
1 min。取其中一支放在沸水浴中加热 5 min作为空
白, 另两管分别加一滴甲苯, 在 37℃的温箱中保温
2 h。保温结束后, 向 3个管中分别加入 5 mL 4︰1
的乙醇-丙酮混合液, 8 000 r/min离心 10 min。将上
清液转移入三角瓶中, 加入一滴酚酞, 用 0.1 mol/L
的 NaOH 滴定至微红色, 记录 NaOH 用量, 并计算
脂肪酶的活力(mL/g)。 

1.2.3  电导率的测定 

将油菜种子浸泡在无离子的纯水中, 24 h后, 用
DST-A 型电导仪测定外渗液的电导率(ms), 设置 3
个重复, 测定出的数据计算平均值。 

1.2.4  种子还原糖与总糖含量的测定  

用 3,5-二硝基水杨酸比色法测定甘蓝型油菜种
子中的还原糖、总糖含量[8~10]。 

1.2.5  种子的根系活力测定 

取新鲜幼根 1 g 左右 , 用氯化三苯基四氮唑
(TTC)法 [11]进行根系活力测定 , 将根浸没在含
0.2%TTC的 0.0335 mol/L磷酸缓冲液中, 置于黑暗
条件下 37℃保温 3 h, 加入 1 mol/L的硫酸以终止反
应。然后加乙酸乙酯及少量石英砂一起研磨, 用乙
酸乙酯反复提取红色的 TTCH, 提取液用蒸馏水定
容至 25 mL。测定 485 nm波长下提取液的光密度。
根据标准曲求出 TTC还原量。根系活力用单位时间
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内单位鲜根还原的 TTC的量[mg/(g.h)]表示。 

1.2.6  SRAP、SSR、AFLP 及 TRAP 分子标记分析 

每株系随机取 10个单株的幼嫩叶片混合样 1 g。
采用改进的 CTAB法[12]提取基因组 DNA。SRAP标
记根据 Li和 Quiros[13]的方法设计引物序列, 扩增体
系和程序主要参考文雁成等[14]的方法。AFLP 接头
和扩增引物参照 Vos 等[15], 扩增体系和程序主要参
考 Zhao 等 [16]提供的方法。SSR 引物序列按照

http://www.uk.crop.net网站上的序列进行合成, 反应
参照 Saal 等[17]方法。根据 1,5-2-磷酸核酮糖羧化酶
(RuBPc)、脂肪酸延长酶(FAE1)及脂肪酸去饱和酶
(FAD2)3 个基因 EST序列设计 TRAP正反向特异引
物, 扩增时正反向特异引物分别与 SRAP 中的反向
和正向引物进行组合, 扩增体系和程序参考 Hu等[18]

提供的方法。 
SRAP 扩增位点的命名方式为 : EMx /MEyz; 

SSR扩增位点命名为: 甘蓝型油菜引物 Nax-z, 甘蓝
引物 Olx-z, 白菜引物 Rax-z; AFLP扩增位点命名方
式为 : ExMyz; TRAP 标记扩增位点的命名参考
SRAP标记, 换相应正反向特异引物进行组合。其中x、
y为引物编号, z为按扩增片段由大到小排号 a, b, c。 

1.2.7  遗传连锁图谱及发芽率 QTL 定位 

利用 JoinMap3.0软件构建连锁图谱, 将 LOD值
最小设为“3.0”, 作图时根据连锁群实际情况增大
LOD 值。我们从 F2:6代开始对群体进行连锁图谱的

建立, 后两年逐渐进行完善。 
利用软件 Windows QTL Cartographer V2.5对发

芽率进行 QTL分析。在概率值 P＝0.01 的条件下, 
进行 1 000次排序测验(Permutation test ), 获得不同
性状的显著性似然比统计阀值(LRS threshold)作为
显著 QTL存在的标准[19], 对种子发芽率进行全基因
组扫描, 在连锁群上每隔 1 cM 进行一次 QTL 是否
存在的可能性检测, 确定发芽率 QTL的数目及在连
锁群上的位置。运行软件的结果可同时给出 QTL的
加性效应和对相关性状的表型贡献率。 

2  结果与分析 

2.1  发芽率 

从图 1 中可以看出, 保存了两年的种子发芽率 

开始发生下降, 发芽率的概率呈正态分布。保存一

年的种子与新鲜种子的发芽率呈偏态分布, 发芽率

绝大部分能够达到 97%以上。经相关性分析发现 3

批种子发芽率的相关性不显著, 结合图 1 说明种子

随着贮藏时间的变化而变化, 但变化的水平不一致, 

即种子的生命力不尽相同。 
 

 
 

图 1  2005、2006、2007 年收获种子的发芽率概率分布  
情况 
 

2.2  生理性状的分析 

对保存了两年及新收获的两批种子之间分别对

其发芽期的生理性状进行方差分析(表 1), 两批种子

的电导率差异达到极显著。而脂肪酶活力和还原糖

含量的差异不显著。保存两年、保存一年及新收获

3 批种子的发芽率、根系活力和总糖含量差异达到

极显著。从图 2 中可以发现种子的发芽率、脂肪酶

活力及还原糖含量的均值随种子贮存的时间长短变

化不大。而总糖含量、电导率及根系活力随贮存时

间的延长而急剧降低。 
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表 1  发芽期期间种子的部分性状方差分析结果 

生理性状 变异来源 平方和 自由度 均方 F值 P值 

环境 0.8526 1 0.8526 18.7730 0.0001 
误差 1.7259 38 0.0454   

发芽率 

总和 2.5785 39    

环境 0.0081 1 0.0081 0.0050 0.9417 

误差 56.8897 38 1.4971   

脂肪酶活性 

总和 56.8978 39    

环境 1.5054 1 1.5054 20.9350 0.0001 

误差 2.7326 38 0.0719   

电导率 

总和 4.2380 39    

环境 0.0001 1 0.0001 0.3090 0.5815 

误差 0.0135 38 0.0004   

还原糖含量 

总和 0.0136 39    

环境 0.0250 1 0.0250 129.5340 0.0001 

误差 0.0073 38 0.0002   

总糖含量 

总和 0.0323 39    

环境 3.0526 1 3.0526 18.2470 0.0001 

误差 6.3570 38 0.1673   

根系活力 

总和 9.4096 39    

 

 
 
图 2  2005 年及 2007 年群体部分材料种子发芽率及发芽期间部分生理性状平均值表现 
1: 发芽率; 2: 脂肪酶活力(mL/g); 3: 还原糖含量(%); 4: 电导率(ms); 5: 总糖含量(%); 6: 根系活力(mg/g/h)。 

 
对保存了两年的种子在发芽期的生理性状进行

相关性分析(表 2), 得到除发芽率与还原糖含量, 脂
肪酶活力与总糖含量相关性不显著外, 其他性状之
间的正相关及负相关水平都达到显著或极显著。对

新收获的种子在发芽期时各性状的相关性进行分析

(表 3), 发现除发芽率与电导率呈极显著负相关, 还
原糖含量与总糖含量呈显著相关水平外, 其他各性
状之间的相关性不显著。 

2.3  连锁图谱及 QTL定位结果 

利用软件 JoinMap3.0对 621个标记位点(261个

SRAP, 181个 SSR, 170个 AFLP标记和 9个 TRAP

标记)进行遗传连锁分析(图 3), 构建的遗传连锁图

包括 502 个标记位点, 27 个连锁群。遗传连锁图包

括 220个 SRAP标记, 155个 SSR标记, 123个 AFLP

标记和 4 个 TRAP 标记, 连锁群长度范围在 11~126 

cM 之间, 标记数目 3~90 个之间, 标记间的平均距

离为 3.38 cM, 覆盖 1 698 cM, 约占甘蓝型油菜基因

组的 67.92%。 

根据所构建的图谱, 利用复合区间作图法对 3

个年份的发芽率进行 QTL分析(表 4), 3个年份的种
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子共检测到 7 个发芽率 QTL。检测到保存两年种子

的发芽率 QTL 共 3 个 , 命名为 q05G-9-1、

q05G-14-2 、q05G-17-3, 分别位于第 9、14、17 连

锁群上, 分别解释表型变异 5.7%、7.18%、14.09%, 

LOD 值为 2.64、3.31、5.19。2006 年种子共检测到

发芽率 QTL 2 个, 命名为 q06G-5-1、q06G-9-2, 分

别位于第 5 与 9 条连锁群上, 分别解释表型变异

10.27%与 9.20%, LOD值为 3.67、3.00。2007年种子

共检测到发芽率 QTL 2 个 , 命名为 q07G-4-1、

q07G-18-2, 分别位于第 4与 18条连锁群, 解释表型

变异 10.19%与 8.35%, LOD值为 4.5、3.05。q05G-14-2

的加性效应为负, 表明提高发芽率的等位基因来自

于 P174, 其他 6个 QTL的加性效应值均为正, 表明

提高发芽率的等位基因来自于 GH06。 
 

 
 

图 3  甘蓝型油菜发芽率的 QTL 在遗传图谱上的分布情况 
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表 2  2005 年种子在发芽期各性状的相关性 

性状 发芽率 脂肪酶活力 电导率 还原糖含量 总糖含量 

脂肪酶活力 −0.491*     

电导率 −0.801** 0.482*    

还原糖含量 0.439 −0.640** −0.705**   

总糖含量 0.472* −0.322 −0.606** 0.633**  

根系活力 −0.578** 0.472* 0.600** −0.523* −0.679** 

*, **: 差异显著(P<0.05)或极显著(P<0.01)。 
 
表 3  2007 年种子在发芽期各性状的相关性 

性状 发芽率 脂肪酶活力 电导率 还原糖含量 总糖含量 

脂肪酶活力 0.203     

电导率 −0.685** 0.194    

还原糖含量 −0.118 0.011 0.095   

总糖含量 −0.074 0.330 0.149 0.640**  

根系活力 −0.088 −0.226 −0.162 0.342 −0.127 

*, **: 差异显著(P<0.05)或极显著(P<0.01)。 
 
表 4  甘蓝型油菜发芽率的 QTL 分析 

种子的收获年份 QTL标记 连锁群 位置 LOD值 QTL加性效应 表型变异(%) 

q05G-9-1 LG9 61.35 2.64 0.0424 5.70 

q05G-14-2 LG14 111.00 3.31 −0.0493 7.18 

2005年发芽率 

q05G-17-3 LG17 17.16 5.19 0.0699 14.09 

q06G-5-1 LG5 46.33 3.67 0.0425 10.27 2006年发芽率 

q06G-9-2 LG9 4.01 3.00 0.0393 9.20 

q07G-4-1 LG4 46.83 4.5 0.0228 10.19 2007年发芽率 

q07G-18-2 LG18 45.69 3.05 0.0207 8.35 
 

3  讨 论 

非休眠种子在正常范围的自然环境条件下, 由

于其遗传因素都能够发芽[20]。发芽率反映一批种子

的发芽能力, 发芽率的高低与环境, 遗传因素有很

大关系。因为尚未有甘蓝型油菜发芽率 QTL研究报

道, 故本研究的结果无法与公开发表的 QTL比较。

本文以保存两年、保存一年和新收获种子为研究对

象, 对 3 批种子的发芽率进行 QTL 研究, 发现其

QTL 位点各不相同, 表明对种子发芽率影响的因素

很多。在第 9连锁群上有两个 QTL位点, 但它们之

间的距离较远。保存两年的种子发芽率 QTL总贡献

率为 26.97%, 其中贡献率大于 10%的有一个。保存

一年的种子发芽率 QTL有两个, 总贡献率为 19.47%, 

其中贡献率大于 10%的有一个, 新收获的种子发芽率 

QTL 有两个, 总贡献率为 18.54%, 其中贡献率大于
10%的有一个。从加性效应值可以看出, 与发芽率有
关的 7个 QTLS中, 除 q05G-14-2以外, 其他 6个对
发芽率起正向调节作用的等位基因均来自 GH06, 这
在一定程度上可能是由于黄籽油菜因种皮薄而具有

高发芽率的可能。 
3 批种子的发芽率差异达极显著水平, 保存两

年的种子发芽率达到 90%以上的有 10.0%, 保存一年
的种子发芽率达到 90%以上的有 72.2%, 新收获的种
子发芽率达到 90%以上的有 84.0%。同时相关性分析
发现, 3批种子的发芽率无相关性。综上表明, 种子
的发芽率与贮藏时间有很大关系, 随着贮藏时间的
延长, 部分种子的发芽率会有下降的现象, 各株系
间种子的发芽率下降趋势不同。 

两批种子在发芽期间部分生理性状的相关分析
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发现, 发芽率与电导率呈极负相关, 表明可以通过
电导率的测定来预测种子的发芽率。保存两年的种

子除发芽率与还原糖含量、脂肪酶活力与总糖含量

相关性不显著外, 其他各生理性状之间的相关性均
达到显著或极显著水平。新收获种子的还原糖含量

与总糖含量呈极显著相关, 其它生理性状间的相关
性不显著。这表明发芽期种子的生理性状相关性与

贮藏时间有关。无论新、陈种子, 其还原糖含量与
总糖含量呈极显著正相关。 

方差分析结果表明, 2005年和 2007年两批种子
除脂肪酶、还原糖含量表现差异不显著, 其他生理
性状表现极显著差异, 进一步说明种子发芽是一个
复杂的、综合的生理现象, 该研究结果可为今后发
芽率研究提供参考。今后的研究重点应在此基础之

上对群体材料进行分析, 寻找陈种子具有不同发芽
率的基因型, 进一步对其进行遗传研究和相关生理
性状分析。 
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