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摘要: 棉花的“三桃”(伏前桃、伏桃和秋桃)一直以来被认为是棉花早熟高产的重要指标。文章以早熟高产棉百

棉 2 号为核心亲本, 分别与中晚熟材料 TM-1 和中棉所 12 杂交, 获得两个组合的 F2 和 F2:3 家系群体。对两个组

合进行了遗传连锁图谱构建, 标记位点分别为 269 个和 127 个, 图谱总长分别为 1 837.8 cM 和 1 244.3 cM。两

组合共检测到 29 个“三桃”性状 QTL, 包括 16 个可能性 QTL 和 13 个显著性 QTL, 其中, 5 个显著性 QTL 的 LOD

值既大于 3 又大于 permutation 阈值; 16 个 QTL 的贡献率大于 10%, 解释表型变异的 10.9%～44.5%。在两组合

的相同染色体共同标记附近检测到 4 个共同 QTL, 分别为伏前桃 qPSB-17、伏桃 qSB-17(qSB-17a/17b)和秋桃 

qAB-17、qAB-12/26, 可用于棉花“三桃”性状的标记辅助选择; 其中, 伏桃 qSB-17(qSB-17a/17b)在两个组合中的

贡献率均大于 10%, 秋桃 qAB-17、qAB-12/26 在一个组合中的贡献率均大于 10%, 这些既共同又贡献率较大的

QTL 在标记辅助选择中应优先考虑。 

关键词:  棉花; 三桃(伏前桃、伏桃和秋桃);  QTL; 标记辅助选择 
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Abstract:  “Pre-summer boll, summer boll and autumn boll” have long been regarded as an important index for prema-
turity and high-yield in cotton. In this study, the prematurity and high-yield cotton cultivar, Baimian 2, was used as the cen-
tral parent to cross separately with the middle-late-matury lines TM-1 and CIR12, and then two populations of F2 and F2:3 
family lines were obtained, which was used to construct two genetic linkage maps. These maps were comprised of 269 and 
127 marker loci with the total length 1837.8 cM and 1244.3 cM, respectively. Results of QTL location showed that a total of 
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29 QTLs were detected in the two combinations, including 16 suggestive QTLs and 13 significant QTLs, of which 5 sig-
nificant QTLs had higher LOD values that was not only greater than 3 but also greater than the threshold calculated by 

permutation test. The contribution rate of 16 QTLs explained 10.9%−44.5% of the phenotypic variations. Four common 

QTLs, qPSB-17 for pre-summer boll, qSB-17 (qSB-17a/17b) for summer boll, and qAB-17 and qAB-12/26 for autumn boll, 
were detected close to common markers of the same chromosome in the two combinations, which could be applied in 
marker-assisted selection. Moreover, the contribution rate of qSB-17 (qSB-17a/17b) for summer boll in the two combina-
tions was greater than 10%, and that of qAB-17, qAB-12/26 for autumn boll in one combination were greater than 10%. 
These common QTLs with greater contribution rates should take into consideration firstly in marker-assisted selection. 

Keywords: cotton; pre-summer boll, summer boll, autumn boll; QTL (quatitative trait locus); MAS (marker-assisted 
selection) 

培育早熟、丰产、优质、多抗棉花新品种是当

前我国棉花育种的主导方向。特别是早熟棉品种的

选育和推广, 在解决我国人多地少、粮棉争地矛盾、
优化农业结构等方面起着非常重要的作用[1]。棉花

的“三桃”是指伏前桃、伏桃和秋桃, 一直以来被
认为是棉花早熟高产的重要指标。伏前桃是棉株下

部几个果枝所结的早桃, 伏前桃多一般表示棉花早
发 [2]; 伏桃是棉株中部的棉桃 , 处于棉花最佳结铃
期、铃多而大、纤维品质好, 是棉花早熟高产的主
体桃[3]。伏前桃和伏桃的结铃数反映了棉花的早熟

性和丰产性, 可作为棉花杂交育种的重要参考指标[4]。

秋桃成熟稍晚, 但结住秋桃是棉花早熟不早衰的表
现, 棉花要高产, 仍需要一定比例的秋桃[3]。近年来, 
利用DNA分子标记技术对棉花早熟及产量性状的
QTL研究已有较多报道[5~9], 但对棉花“三桃”性状
的QTL定位研究很少[10]。本研究以早熟高产棉百棉

2 号为核心亲本, 分别与中晚熟材料TM-1 和中棉所
12 配制组合, 获得两个组合的F2 和F2: 3 家系群体, 
在遗传图谱构建的基础上进行了棉花“三桃”性状

的QTL定位, 为目标性状的标记辅助选择提供理论
依据。 

1  材料和方法 

1.1  亲本及作图群体 

选用 3 个亲本材料：百棉 2 号为河南科技学院
利用系谱法选育成的早熟棉品种, 表现出早熟、高
产、抗病、适应性广等优良特性[11]; TM-1是陆地棉
遗传标准系, 在我国长江流域、黄河流域及西北内

陆棉区种植均表现晚熟; 中棉所 12为中国农科院棉
花研究所培育的中熟棉品种, 具有光合生产力高、
高产稳产、适应性广等优良特性[12]。2008年夏以百
棉 2 号为核心亲本, 分别与TM-1 和中棉所 12 杂交
获得F1种子, 冬季海南加代获得F2种子, 2009 年夏
获得两组合的F2∶3 家系种子, 2010 年夏在河南科技
学院棉花育种实验田种植两组合的亲本及F2∶3 家系

群体(株系数分别为 220和 208)。完全随机设计, 行
长 5 m, 行距 0.8 m, 每行 15株, 大田常规管理。分
别考查两组合F2∶3群体的“三桃”性状, 伏前桃为 7
月 15 日前调查的成铃数, 伏桃为 8 月 15 日调查的
成铃数减去伏前桃, 秋桃为 9月 15日调查的成铃数
减去 8月 15日调查的成铃数。以F2∶3家系各性状的

平均值作为相应F2 个体表型值的估计值。为便于描

述, 将两个组合百棉 2号×TM-1、百棉 2号×中棉所
12分别称为组合Ⅰ和组合Ⅱ。 

1.2  分子标记 

提取两组合的F2 单株DNA用于遗传图谱构建, 
DNA提取采用Paterson等[13]改进的CTAB法。共选用
4 083 对SSR引物对亲本进行多态性筛选 ,  包括
BNL、CER、CGR、CIR、 CM、 COT、DPL、DC、
GH、HAU、JESPR、MUCS、MUSB、MUSS、MGHE、
NAU、SHIN、STV和TMB系列, 这些引物主要选自
已发表过的棉花种间和种内遗传连锁图谱[9,14,15], 以
及已报道的与棉花重要性状基因/QTL连锁的分子标
记 [ 16~19], 引物序列从棉花标记数据库CMD (Cotton 
Microsatellite Database) (http://www.cottonmarker.org)
下载, 由南京金斯瑞生物科技有限公司合成。利用 
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两组合筛选到的多态性引物进一步检测F2 群体。

PCR扩增与检测参照张军等[20]的方法。 

1.3  数据分析与 QTL作图 

应用SPSS17.0 分析标记数据的偏分离 ; 使用
jionmap3.0 软件构建遗传连锁图[21], LOD值最低为
3.0, 最大遗传距离 50 cM; 用Windows QTL Cartog-
rapher2.5[22]的复合区间作图法(CIM)[23]进行QTL定
位和遗传效应分析, LR值为 9.2～13.8(2.0<LOD< 3.0)
表示可能性QTL[24], LR值大于等于 13.8(LOD≥ 3.0)
表示显著性QTL[25]; 另外, 通过 1 000次permutation
确定LOD阈值, 大于LOD阈值的QTL也表示显著性
QTL。QTL位置在LOD值的峰值对应点, 由曲线峰顶
向两侧各下降 1～2个LOD值确定 90%～95%QTL位
置的置信区间。利用显性效应(D)/加性效应(A)的绝
对值大小判断QTL的遗传作用方式 , 小于 1 认为
QTL表现为加性, 大于 1认为QTL 表现为显性, 大于
3认为QTL表现为超显性[26]。 

QTL的命名采用水稻上的常用方法[27], 以字母
“q”开头表示QTL, 后接性状名称的缩写, 再接染
色体或连锁群的编号, 如果同一连锁群有两个以上
相同性状的QTL, 则加数字“a”、“b”、“c”等加以
区别。利用制图软件MapChart2.1绘制连锁图谱。对
照Guo等[14]构建的异源四倍体棉花种间遗传图谱将

连锁群定位到相应的染色体上。无法定位到染色体

上的连锁群, 将其定义为LGX。 

2  结果与分析 

2.1  亲本及 F2∶3群体的“三桃”性状表型分析 

两组合亲本的“三桃”性状表现见表 1。由表
看出, 两组合中伏前桃、伏桃和秋桃在亲本间的差
异均达显著或极显著水平, 为“三桃”性状的分子
标记检测提供了较好的遗传基础。其中, 组合Ⅰ中 3
个性状在亲本间的差异均达极显著水平; 组合Ⅱ中

伏前桃和秋桃在亲本间的差异达显著水平, 伏桃达
极显著水平。 

对两组合 F2∶3群体的“三桃”性状进行了统计

分析及正态分布检测(表 2)。从表中看出, 两组合 F2∶3

群体均存在超亲分离现象, 其中, 组合Ⅰ中伏前桃

表现为超双亲分离, 伏桃表现为超高亲分离; 组合
Ⅱ中 3 个性状均表现为超双亲分离; 组合Ⅰ中伏前

桃和伏桃均趋向于高值亲本, 秋桃趋向于低值亲本; 
组合Ⅱ中伏前桃趋向于高值亲本, 伏桃和秋桃均趋
向于低值亲本; 正态分布检测表明, 两组合 3 个性
状的峰度和偏度多数小于 1, 符合正态分布, 适合进
行目标性状的 QTL定位。 

2.2  分子标记筛选及遗传图谱构建 

利用 4 083对 SSR引物对亲本进行多态性筛选, 
两组合获得多态性标记位点分别为 295个和 169个; 
其中, 偏分离标记位点分别为 8个和 10个。对所有
多态性位点进行遗传作图(完整连锁图未显示), 组 

 

表 1  两组合亲本的“三桃”性状表现 

组合Ⅰ(百棉 2号×TM-1) 组合Ⅱ(百棉 2号×中棉所 12) 
性状 

P1(百棉 2号) P2(TM-1) P2－P1 P1(百棉 2号) P2(中棉所 12) P2－P1 

伏前桃 7.3 3 −4.300** 7.3 5 −2.300* 

伏桃 2.8 13 10.200** 2.2 15.5 13.300** 

秋桃 0 10.222 10.222** 0.2 4.1 3.900* 

注：*, **分别表示在 0.05和 0.01水平上显著。 
 

表 2  两组合 F2：3 群体“三桃”性状的统计分析及正态分布检测 

组合Ⅰ(百棉 2号×TM-1) 组合Ⅱ(百棉 2号×中棉所 12) 
性状 

范围 平均值 标准差 峰度 偏度 范围 平均值 标准差 峰度 偏度 

伏前桃 2.80~9.90 5.70 1.37 0.11 0.42 3.2~10.6 6.57 1.47 −0.33 −0.11 

伏桃 4.20~15.50 8.44 2.23 0.00 0.44 1.5~17.25 7.43 2.61 0.57 0.48 

秋桃 0.00~5.66 1.18 0.93 1.24 0.90 0~4.63 1.19 0.88 1.17 0.83 
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合Ⅰ中 269个标记位点分布于 27个连锁群, 图谱总
长 1 837.8 cM, 覆盖棉花基因组的 36.76%, 平均图
距 6.883 cM; 2个连锁群未找到对应染色体; 组合Ⅱ

中 127 个标记位点分布于 26 个连锁群, 图谱总长 1 
244.3 cM, 覆盖棉花基因组 24.89%, 平均图距 9.797 
cM; 5个连锁群未找到对应染色体。 

2.3  “三桃”性状的 QTL定位 

在两组合 F2∶3群体中共检测到 29个“三桃”性
状 QTL(表 3)。其中, 组合Ⅰ中检测到 16个 QTL, 分 

布在 Chr.1、Chr.6、Chr.9、Chr.10、Chr.17、Chr.20、
Chr.24、Chr.25、Chr.11/Chr.21、Chr.12/Chr.26和 LG1
上(图 1); 组合Ⅱ检测到 13 个 QTL, 分布在 Chr.7、
Chr.9、 Chr.12、 Chr.17、 Chr.24、 Chr.8/Chr.24、
Chr.12/Chr.26、LG2 和 LG3上(图 2)。 

伏前桃：组合Ⅰ检测到 2 个可能性 QTL, 解释
5.4%～9.6%的表型变异。组合Ⅱ检测到 2 个可能性
QTL 和 1 个显著性 QTL, 解释 5.9%～10.9%的表型
变异; 显著性 QTL qPSB-17的 LOD值既大于 3又大
于 permutation阈值。两组合增效基因均来自百棉 2 

 

表 3  两组合检测到的“三桃”性状 QTL 

性状 QTL 组合 标记区间 LOD
Permutation
阈值 加性效应 显性效应 D / A 贡献率

(%) 
供体 

qPSB-17 Ⅰ NAU6634-NAU2859 2.38 2.68 0.38 −0.69 −1.83 9.6 百棉 2号

qPSB-11/21 Ⅰ NAU1366-CGR5578 2.02 2.68 0.07 0.64 8.85 5.4 百棉 2号

qPSB-17 Ⅱ NAU2649-TMB0471 3.96** 2.42 0.67 0.08 0.12 9.5 百棉 2号

qPSB-24 Ⅱ MUCS160-CGR5870 2.34 2.42 0.32 −0.85 −2.67 10.9 百棉 2号

伏前桃 

qPSB-12/26 Ⅱ CGR6012-NAU3291 2.17 2.42 0.41 −0.44 −1.08 5.9 百棉 2号

qSB-6 Ⅰ BNL2823-NAU3427 2.70 2.71 −0.40 −1.05 2.59 7.0 TM-1 

qSB-9 Ⅰ MGHES70-MGHES73 2.54 2.71 0.15 1.02 6.89 5.0 百棉 2号

qSB-17 Ⅰ DPL0041-NAU6634 5.25** 2.71 −1.10 0.61 −0.56 12.7 TM-1 

qSB-20 Ⅰ CGR5548-NAU2991 3.45** 2.71 −0.90 −0.08 0.09 7.9 TM-1 

qSB-24 Ⅰ DPL0068-NAU0864 2.81* 2.71 −1.20 −2.14 1.79 30.5 TM-1 

qSB-25 Ⅰ TMB0682-DPL0702 2.02 2.71 −1.19 −0.10 0.08 9.9 TM-1 

qSB-LG1 Ⅰ NAU2811-BNL1044 2.56 2.71 −0.15 −0.19 1.26 24.4 TM-1 

qSB-12 Ⅱ CGR6254-NAU4047 2.19 2.38 0.47 0.96 2.07 5.2 百棉 2号

qSB-17a Ⅱ NAU2649-TMB0471 7.45** 2.38 −1.32 −0.65 2.03 16.6 中棉所 12

伏桃 

qSB-17b Ⅱ DPL0041-DPL0200 4.44** 2.38 −1.15 −0.76 0.66 12.2 中棉所 12

qAB-1 Ⅰ BNL2827-MUSS422 2.98 6.66 −0.25 0.35 −1.40 6.9 TM-1 

qAB-10 Ⅰ NAU4989-CGR5565 2.91 6.66 −0.33 −0.32 0.97 6.6 TM-1 

qAB-17 Ⅰ NAU2859-BNL2681 5.65* 6.66 −1.14 −0.83 0.73 44.5 TM-1 

qAB-24a Ⅰ MUCS160a-NAU2169 4.82* 6.66 −1.00 −0.87 0.87 43.6 TM-1 

qAB-24b Ⅰ DPL0068-NAU0864 5.38* 6.66 −0.82 −1.09 1.33 40.5 TM-1 

qAB-12/26 Ⅰ NAU5043-DPL0742 4.49* 6.66 −0.46 −0.28 0.60 11.4 TM-1 

qAB-LG1 Ⅰ NAU2811-BNL1044 2.38 6.66 0.87 −0.91 −1.04 41.8 百棉 2号

qAB-7 Ⅱ NAU1043-MGHES58 2.45 6.45 −0.44 −0.56 1.26 20.3 中棉所 12

qAB-9 Ⅱ BNL0219-NAU2723 5.69* 6.45 −1.15 −1.09 0.95 43.3 中棉所 12

qAB-17 Ⅱ NAU2649-TMB0471 2.18 6.45 −0.28 0.08 −0.28 5.1 中棉所 12

qAB-8/24 Ⅱ CGR5202-NAU1333 2.33 6.45 0.49 −0.91 −1.86 35.0 百棉 2号

qAB-12/26 Ⅱ CGR6012-NAU3291 4.07* 6.45 −0.33 −0.27 0.81 9.6 中棉所 12

qAB-LG2 Ⅱ HAU1413-CGR5576 5.50* 6.45 −0.91 −1.62 1.79 43.3 中棉所 12

秋桃 

qAB-LG3 Ⅱ NAU5055-MUCS127 2.31 6.45 −0.65 −0.98 1.50 43.0 中棉所 12

注：qPSB(pre-summer boll)、qSB(summer boll)和 qAB(autumn boll)分别表示伏前桃、伏桃和秋桃 QTL; *表示 LOD值大于 3或者
大于 permutation阈值的显著性 QTL, **表示 LOD值既大于 3又大于 permutation阈值的显著性 QTL。 
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号, 贡献率大于 10%的 QTL有 1个。 
伏桃：组合Ⅰ检测到 4个可能性 QTL和 3个显

著性 QTL, 解释 5.0%～30.5%的表型变异; 显著性
QTL qSB-17 和 qSB-20 的 LOD 值既大于 3 又大于
permutation阈值; 增效基因主要来自 TM-1。组合Ⅱ

检测到 1 个可能性 QTL 和 2 个显著性 QTL, 解释
5.2%～16.6%的表型变异; 显著性 QTL qSB-17a 和
qSB-17b的 LOD值既大于 3又大于 permutation阈值; 

增效基因主要来自中棉所 12。两组合贡献率大于
10%的 QTL共 5个。 

秋桃：组合Ⅰ检测到 3个可能性 QTL和 4个显
著性 QTL, 解释 6.6%～44.5%的表型变异; 增效基
因主要来自 TM-1; 组合Ⅱ检测到 4 个可能性 QTL
和 3 个显著性 QTL, 解释 5.1%～43.3%的表型变异; 
增效基因主要来自中棉所 12。两组合贡献率大于
10%的 QTL共 10个。 

 

 
 

图1  组合Ⅰ(百棉2号× TM-1)“三桃”性状的QTL定位 
qPSB(pre-summer boll)、qSB(summer boll)和 qAB(autumn boll)分别表示伏前桃、伏桃和秋桃的 QTL; 图标长度分别表示 1-LOD和 2-LOD
的置信区间; *表示 LOD值大于 3或者大于 permutation阈值的显著性 QTL, **表示 LOD值既大于 3又大于 permutation阈值的显著性
QTL; ▲ 表示两组合检测到的共同 QTL。 
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由遗传效应分析得出, 组合Ⅰ中 16个 QTL有 7

个表现为加性效应, 9 个表现为显性或超显性效应;

组合Ⅱ中 13个 QTL有 5个 QTL表现为加性效应, 8

个 QTL s表现为显性或超显性效应。 

2.4  共同 QTL 

在两组合的相同染色体共同标记附近检测到 4
个共同 QTL(表 4、图 1、图 2)。伏前桃 qPSB-17、
伏桃 qSB-17(qSB-17a/17b)和秋桃 qAB-17在两组合 

 

 
 

图2  组合Ⅱ(百棉2号×中棉所12)“三桃”性状的QTL定位 
qPSB(pre-summer boll)、qSB(summer boll)和 qAB(autumn boll)分别表示伏前桃、伏桃和秋桃 QTL; 图标长度分别表示 1-LOD和 2-LOD
的置信区间; *表示 LOD值大于 3或者大于 permutation阈值的显著性 QTL, **表示 LOD值既大于 3又大于 permutation阈值的显著性
QTL; ▲表示两组合检测到的共同 QTL。 
 
表 4  两组合检测到的共同 QTLs 

性状 QTL 组合 共同标记 贡献率(%) 供体 

qPSB-17 Ⅰ DPL0041 9.6 百棉 2号 
伏前桃 

qPSB-17 Ⅱ DPL0041 9.5 百棉 2号 

qSB-17 Ⅰ DPL0041 12.7 TM-1 
伏桃 

qSB-17a/17b Ⅱ DPL0041 12.6/12.2 中棉所 12 

qAB-17 Ⅰ DPL0041 44.5 TM-1 

qAB-17 Ⅱ DPL0041 5.1 中棉所 12 

qAB-12/26 Ⅰ NAU3291, NAU2170 11.4 TM-1 
秋桃 

qAB-12/26 Ⅱ NAU3291, NAU2170 9.6 中棉所 12 

注：qPSB(pre-summer boll)、qSB(summer boll)和 qAB(autumn boll)分别表示伏前桃、伏桃和秋桃 QTL。 
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Chr.17 上的共同标记 DPL0041 附近均检测到; 秋桃 
qAB-12/26 在两组合 Chr.12/Chr.26 上的共同标记
NAU3291、 NAU2170 附近均检测到。伏前桃 
qPSB-17 的增效基因在两个组合中均来自百棉 2 号, 
伏桃 qSB-17(qSB-17a/17b)和秋桃 qAB-17、qAB-12/26
的增效基因在组合Ⅰ中均来自 TM-1, 组合Ⅱ中均来

自中棉所 12。 

3  讨 论 

3.1  引物多态性与“三桃”QTL检测 

本研究所用的分子标记引物虽较少仅 4 803对, 
但这些引物主要选自已发表过的四倍体棉花种间和

种内遗传图谱 [9,14,15], 以及已报道的与棉花重要性
状基因/QTL连锁的标记[16~18]。由于图谱上的标记本

身就是多态性引物, 与重要性状基因连锁的标记容
易鉴别材料间的表型差异, 因此, 本研究两组合的
引物多态性均较高, 多态性位点数分别达 295 个和
169 个 , 有利于高密度遗传图谱构建及目标性状
QTL定位。棉花的“三桃”既是早熟性状又是产量
性状, 对早熟性状而言, 伏前桃是棉花早发稳长的
重要标志, 伏桃是早熟高产的主体桃, 秋桃是棉花
早熟不早衰的主要指标; 对产量性状而言, 由于铃
数是棉花产量构成因素之一, 所以“三桃”的多少
直接与产量形成有关。本研究率先利用分子标记技

术发掘棉花“三桃”性状QTL, 在两组合F2：3群体中

共检测到 29个QTL, 其中, 伏前桃 5个, 伏桃 10个, 
秋桃 14个。伏前桃增效基因均来自百棉 2号, 伏桃
和秋桃增效基因主要来自TM-1 和中棉所 12。由于
本研究所有亲本和群体均是按黄河流域春播棉区 4
月下旬播种, 因此, 来自早熟棉百棉 2 号的伏桃和
秋桃增效QTL较少。在所有检测到的QTL中, 12 个
QTL的遗传效应表现为加性效应, 15 个QTL的遗传
效应表现为显性效应, 2个QTL的遗传效应表现为超
显性效应, 说明控制棉花“三桃”性状的基因作用
方式可能主要表现为显性或超显性效应。当然, 由
于受分子标记数目和QTL分析软件的影响, 一些微
效QTL目前还不能检测到, 还不能从分子水平上完
全解析数量性状遗传效应。因此, 今后的研究还需
将经典数量遗传学和分子数量遗传学相结合, 不断
深入阐明棉花数量性状的遗传规律。 

3.2  稳定 QTL与标记辅助选择 

目前棉花上定位的QTL仅有少数用于标记辅助
选择 [28,29], 大多数QTL还不能付诸育种实践 , 这就
需要挖掘不同世代、不同群体或不同环境中稳定遗

传的QTL。Sun等[30]对棉花纤维品质性状进行了QTL
定位, 结果检测到 2个QTL在所有 3个世代和 4个环
境中稳定表达; 秦永生等[31]检测到共同存在于 2 个
群体中 4个纤维品质性状的 8个QTL。这些稳定QTL
可以用于棉花纤维品质性状的标记辅助选择。艾尼

江[10]利用 2 个早熟陆地棉组合的F2和F2∶3群体检测

到 6个棉花“三桃”性状QTL, 其中, 一个伏桃QTL
在两组合的F2 群体相同染色体Chr.16(D7)共同标记
附近同时被检测到 , 一个秋桃QTL在两组合的F2∶3

群体的相同染色体Chr.14(D2)共同标记附近同时被
检测到。本研究在两组合的Chr.17 和Chr.12/Chr.26
上检测到 4个“三桃”性状共同QTL, 分别为伏前桃 
qPSB-17 、 伏 桃  qSB-17(qSB-17a/17b) 和 秋 桃 
qAB-17、qAB-12/26。这些QTL可能稳定存在于棉花
基因组中, 可以用于棉花“三桃”性状的标记辅助
选择。其中伏桃 qSB-17(qSB-17a/17b)在两组合中的
贡献率分别为 12.7%和 16.6%(或 12.2%); 秋桃 
qAB-17 和qAB-12/26 在组合 1 中的贡献率分别为
44.5%和 11.4%。这些既共同又贡献率较大的QTL在
标记辅助选择中应优先考虑。目前, 利用关联作图发
掘优异等位变异正在成为植物基因组学研究的热点之

一, 在棉花纤维品质性状方面已初见报道[32,33]。因此, 
我们下一步工作将利用关联作图对目标性状进行基

因解析, 结合连锁作图以获得更多的稳定QTL。 
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