
园艺学报，2020，47 (8)：1565–1576. 
Acta Horticulturae Sinica   
doi：10.16420/j.issn.0513-353x.2019-0665；http：//www. ahs. ac. cn                                                 1565 

收稿日期：2020–05–26；修回日期：2020–07–02   

基金项目：国家现代农业产业技术体系建设专项资金项目（CARS-24-A-12）；国家重点研发计划专项（2016YFD0100204-29） 

* 通信作者 Author for correspondence（E-mail：yiding@whu.edu.cn，wdke63@163.com） 

莲子产量相关性状的 QTL 定位 
刘正位 1，郭丹丹 1,2，彭  静 1，朱红莲 1，匡  晶 1，季  群 1，王直新 1，

丁  毅 3,*，柯卫东 1,* 
（1 武汉市农业科学院，武汉 430070；2 华中农业大学园艺林学学院，武汉 430070；3 武汉大学生命科学学院，武汉 

430072） 

摘  要：以中国长江流域圆柱形莲子资源‘中间湖野莲’为母本，泰国圆球形莲子资源‘清迈野莲’

为父本，构建了含 86 个单株的 F2 遗传群体。2017 和 2018 年对亲本及群体黑子期莲子长、莲子宽、单粒

质量、开花数、心皮数、饱粒数等 6 个莲子产量相关性状进行了表型鉴定，利用 197 个 SSR 标记对亲本

及 F2 单株进行基因分型，结合表型和基因型数据对相关性状进行了 QTL 定位和分析。结果表明：莲子产

量相关性状在 F2 群体中均呈近正态连续分布，表明均为多基因控制的数量性状。6 个莲子产量相关性状

共检测到 28 个 QTL 位点，分布在 7 条连锁群上，LOD 值变幅为 2.55 ~ 12.34，可解释 5.5% ~ 27.4%表型

变异率。贡献率 ≥ 10 的 QTL 位点有 25 个，占 QTL 总数的 89.29%。黑子期莲子长（bsl1），莲子宽（bsw6）、

开花数（fn4.1，fn5）可在两年被稳定检测到，贡献率变幅为 7.33% ~ 17.6%。 
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Abstract：In this study，a F2 population of lotus including 86 individuals was constructed with the 

cylindrical type accession‘Middle Lake Wild Lotus’and spherical type‘Chiang Mai Wild Lotus’as female 

and male parents，respectively. By combining the phenotypic identification of the F2 individuals and the 

parents in 2017 and 2018 with the genotyping by 197 SSR markers，QTL mapping of six yield-related 

traits（i.e.，black seed length，black seed width，single seed weight，flower number，carpel number and 

seed number per seedpod）was carried out. The results showed that all the six yield-related traits were close 

to continuous normal distribution in the F2 population，which indicated that these traits are quantitative 

traits controlled by multi genes. In total，twenty-eight QTLs that distributed on seven linkage groups were 

identified in the two years’ experiments，which explained 5.5%–27.4% of the phenotypic variation with 

LOD values between 2.55 and 12.34. Twenty-five QTLs（accounting for 89.29% of total QTLs）explained 
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more than 10% phenotypic variation. Four of the twenty-five QTLs [i.e.，black seed length（bsl1），black 

seed width（bsw6）and flower number fn4.1，fn5）] were repeatedly identified over the two years，

explaining 7.33% to 17.6% phenotypic variantion. 

Keywords：Nelumbo nucifera；lotus seed；yield trait；QTL mapping 

 

莲（Nelumbo nucifera Gaertn.，2n = 16）主要有 3 种栽培类型：子莲、藕莲和花莲。子莲主要食

用莲子，藕莲主要食用地下茎，花莲则主要供观赏。中国子莲主要分布于江西、福建、湖南、湖北、

浙江等地，年栽培面积 10 万 hm2 左右，其需求量呈逐年上升趋势。 

目前子莲育种以杂交或诱变育种为主，育种效率较为低下，现有育成品种少且遗传基础狭窄，

不能满足产业发展需求。近年来，莲基因组学得到快速发展，中国科学院武汉植物园、武汉市农业

科学院先后完成了莲基因组框架图测序（Ming et al.，2013；Wang et al.，2013）。武汉大学利用高密

度遗传图谱结合光学测序将莲基因组进一步组装到染色体水平（Gui et al.，2018），标志着莲分子研

究进入后基因组时代。在遗传图谱构建方面，武汉植物园采用 SSR 标记和 SRAP 标记构建了第 1 张

中国古代莲和美洲黄莲遗传图谱（Yang et al.，2012）。随后该图谱被进一步完善，含 562 个序列标

签集和 156 个 SSR 标记，共 9 个连锁群，总长 543.4 Mb（Zhang et al.，2014）。2016 年，武汉市农

业科学院利用子莲和藕莲栽培品种构建的 F2 遗传群体，获得了含 891 个共整合标记，全长 556 cM，

由 8 个连锁群构成较完整的遗传图谱（Liu et al.，2016）。总的说来，莲分子研究仍较为落后，基因

组有待进一步完善，仅少数遗传连锁图发布，迄今未见对莲性状进行 QTL 定位与挖掘的报道。 

本研究中以定位子莲产量性状为目标，利用长江流域野莲‘中间湖野莲’为母本，热带野莲‘清

迈野莲’为父本杂交构建了 F2 遗传群体，对群体黑子期莲子长、莲子宽、单粒质量、开花数、莲蓬

心皮数、饱粒数等性状进行了为期两年的表型鉴定，结合亲本及群体基因型，开展了相关性状 QTL

定位和分析，以期为子莲分子辅助育种提供技术基础。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

采用的母本‘中间湖野莲’为长江流域代表性野莲，属亚热带生态型，花期短，莲蓬心皮数少，

果实圆柱形，已完成染色体级别全基因组测序与组装（Gui et al.，2018）；父本‘清迈野莲’收集自

泰国，属热带生态型，花期长，心皮数多，为目前唯一的莲子圆球形野莲资源。2014—2015 年，通

过亲本杂交、F1 自交获得 86 个 F2 株系，应用于表型鉴定和基因分型研究。 

1.2  试验设计与性状考察 

本研究在国家种质武汉水生蔬菜资源圃武汉江夏郑店完成。分别于 2017、2018 年 4 月中下旬，

将亲本与 F1各 3株及 F2株系 86株定植于 2 m × 1.5 m水泥池，随机区组排列。水泥池内填土深 30 cm，

每池定植 1 支藕，按照常规田间管理。 

2017 年、2018 年 6—10 月分别调查亲本、F1、F2 群体黑子期莲子长、莲子宽、单粒质量、开花

数、心皮数、饱粒数等产量性状（柯卫东和李峰，2005）：取每个单株籽粒饱满的黑子期莲子 5 粒，

测量莲子长与宽；计数与称量每个单株所有饱满老熟莲子数和单粒质量；收获整个生长期老熟莲蓬，

统计每个单株的开花数（即莲蓬数）；选取莲蓬 5 ~ 10 个，调查心皮数和饱粒数。将调查数据输入
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Microsoft Excel 2007 软件，并进行数据统计与分析。 

1.3  基因分型与 QTL 定位 

利用 197 个 SSR 标记对亲本‘中间湖野莲’和‘清迈野莲’及其 F2 单株进行基因分型，SSR

标记引物序列见表 1（Gui et al.，2018）。在 Excel 中将各株系表型数据和基因型文件按照

QTLIciMapping 软件（Meng et al.，2015）格式要求进行整理，并导入 QTLIciMapping 软件，采用混

合线性模型计算各性状与 SSR 标记的关系和 LOD 值。以 LOD ≥ 2.5 为标准，判断 QTL 存在与否，

估算 QTL 位点贡献率等参数。 

 
表 1  SSR 标记引物信息表 

Table 1  SSR marker information  

SSR 名称 

SSR name 

正向引物（5′–3′） 

Forward primer 

反向引物（5′–3′） 

Reverse sequence 

NnSSR004 AGTCGGTTGAATTGCCTTTTAATG CAACTGTGAGAGTGAGAGAGTGGG 

NnSSR023 TACTGAGAGTTGTAGCAACGGTGG AGATGCCATGCTCATTTGGTATTT 

NnSSR025 TGCAAATACAAGGCTTAGAAATACAA TTTTATTAGGATGTGGAATGACCC 

NnSSR032 TTCGATTTTGCAGACATTTGGTAA TCCAATGCCACCGATAGACAC 

NnSSR036 CTGATCCTCTTCCCCATAGAGTCC GCGACGTTGCCTCAGTTTAACTAT 

NnSSR039 CACATTGAAATTTGAAGCACTTGG AAAGATTGGGGCTTCATGTTTTT 

NnSSR051 TGGTGCTTATTTCAGCTTAAAGGC TTCAGCTCTCAGTAGTGGATGACG 

NnSSR055 AGGATTGTTCCCAGTCTGAAAGGT TTTTTGTCTTCCCTACCCTCAACA 

NnSSR062 TTCCTCTGTCACTCCCACTCTTTT TTGGGAGAACGTTAGAGATTGAGG 

NnSSR066 TGATTGGTGCACACATAAATCAAG AGGGAACAGGAGAAAGACTAAGGG 

NnSSR067 ACTGCAGTAGCAGTGTGAGGAAGA CCACCAGTGCCTATCTCTCCTTTA 

NnSSR075 CCTCCCTCCCTCTCTCCCTC GGCCTTCTAAAAACTGATAGACAGACAG 

NnSSR076 TTCAAATCCTTTCATCCAAGAACC GGTTTTCGGCAAGTCCTATATCCT 

NnSSR077 AACATCCTCCTCAATCTATCCCTT TCGATGAAACTAAAGAAGAGGCTTT 

NnSSR081 AGCATGGTGTTTACCTTTGAGGAC GATTCTGATTCCGATTCCAATTCT 

NnSSR082 ACATCTATCCACCACATTCAAGCA AGGGGTCAACCTAGAGGTCAAACT 

NnSSR083 AAATGAGAGAGGTGAGGTATGGGG AGACGGGTGTAAACTACAAGGGGT 

NnSSR084 AGAAGAAGAAGCAGCAGTAGCAGC TGTAGTCGGACAAAACTTGTTCAAA 

NnSSR087 GCATTGAGCCATTTCAGAATCTTT ATGGATACGAGAATTGATGAGGGA 

NnSSR088 ATCTTGCAATGTGAGAATCGATCA AATAAGCTTTGGTAAGCCAGGAGG 

NnSSR092 AATCATCTTTCATCTCCCACTCCA TGACCAAGAAGAAGAGTGAGGGAA 

NnSSR097 TTTTGGGGAAAGATTGAAGAAACA ATATCCACCAATCACCATTTCGTC 

NnSSR098 CAAAGTTCTGGCATCCTTTCATAG TTCACCCTCTCTATCTTCTTCGTTTT 

NnSSR099 GAGAAGTGGGATAAATTGCCAACA ACATTGGATGCTTAAAATGCATGG 

NnSSR101 CAGACACTAACCATCGGTGAACAA ATGTACGGGAAGCGAAATATGCTA 

NnSSR104 TGAAAGCAGGTCAACCATTGATAG TCCATGTATGTCTGTGTGCTTGTG 

NnSSR105 TTAGGAATGGATTTTGCTGGAAGG GGTGAATCATCATGGACTCTTCGT 

NnSSR106 GCTTCTGTTTGTATTCGATGTCCA GTTTTTCCTTCTCCTTCCATCGTC 

NnSSR107 CAGACCCTGTTCCATGTAAATCAGA CTTGGAGTTGTTGGAATCTGTAGGA 

NnSSR110 GATCAGTTGCTTCCAGTAGCTTCA TTAAACAAGGGACCCTCTGAAAAG 

NnSSR114 CGTGTACGTCTGGGAAGAAAGAAG CCTCTCAAGTCTCAACTGCGTGTA 

NnSSR115 AATGTGCGAGATGTTCTTCAAGGT ATAATGGTTCCGGTTCCAGGTTAG 

NnSSR118 ACTTGACTCTCTCCATCCCATCAC CTTTGTTCAATGTGTCATCCATCC 

NnSSR119 AGAGGTGCAGAAAACAGAGATTGG TATGACAAACTTGCTCAAACGGAA 

NnSSR120 TGGCATTTAATCCAATTGCTTTTC GTTTTGATGGAAGCTGAGCAAAGT 

NnSSR121 ATGCAACGATAGAAGAGATGCTCA AGCCAAAGTACAGGGTACTGATCG 

NnSSR124 CTTGTGAAGTCTTGCCTTCCTCTC CTGCTTTTAGCACCACGACCTAAG 
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续表 1 

SSR 名称 
SSR name 

正向引物（5′–3′） 
Forward primer 

反向引物（5′–3′） 
Reverse sequence 

NnSSR129 AGAATGCATCATACTGCAAAACCA CGCCAGGCTTATGGTTGAATA 

NnSSR130 GAAGGGAGAGGAAATAATTGCCAG CTTCTCCGTCTCAGAGTCCAGTTT 

NnSSR131 GTGTGATTGAAATGAACATTTGGC CAGCTTCCTCAATATCTTGGCATT 

NnSSR132 CTGTTCAAACATGTCTCCTGCAAC TATTGCTGATGCTCCTAAATTCCC 

NnSSR133 ACCTTTCTGAACAAACAAAGCTGG ATCCATGGTTTCCACCTTCATCTA 

NnSSR134 CTTGGCAGTTCTCTTTCTCCCTCT AAATCGCAGTCCTGTTTTCTCTTG 

NnSSR135 GCCAAGCAGTTTTGCATACTGTG AAATATAGGGGCAGAACCCCTTTT 

NnSSR138 ACCCAACTCAACCATTAAGGCATA ATTGCATGGAGGTGAAATTAAAGC 

NnSSR139 TTGTCAAGTCTTTGTTGCCACTGT ACAACCTCCCTCTCACCTCTTTCT 

NnSSR141 TGCAACACGACAAGTCACTAGAAA CACAAAATTGGCATCTTAGTCAAGG 

NnSSR143 GGGAAGAAGAAGAGAAGAGGAGGA TCGATGTAATAGGTAGCCGCTCTT 

NnSSR144 CTTAACCCTCTTGTCGGTATGTCC TGGTTTAAGAAATTGGAGTCCTGG 

NnSSR148 CCATTTGGCTGGTAAAAGAGACTG GCGATGAGGTAAGATGACATGAGA 

NnSSR149 GTTAACCAGGATTTTCATGATCCA TTTTATGGGAAGGAAAACCTCTCA 

NnSSR151 TGGAGATGAAAAACGAAGAAGAAGA CGTTTCGTCACTACTGTTGCAAGT 

NnSSR152 GCCCAATACTTGTGCTCTGATACC CAGTCGCCCTGTTATAAATAGAGTGG 

NnSSR155 CAAATTCTTTCTGTTCACGGATAGGT ATCCTTTGCATTTCGATGACTGAC 

NnSSR156 TGAAGTTTGAACACCCACTTCTCA GCAAATCGAACCTATTCAAACTCG 

NnSSR157 TCGGCCTCTAGTCCATACATCTTC AGTTTTCGGGAGTTACCTTCGTTC 

NnSSR158 TTGGTTTGCCAAAGAAAGTAGGAA TGGGCTTCTAGGAACTATTCAGCA 

NnSSR159 TAGCTCTTGAGGAAAGGCTCATT CTAAACAATTAATTCTGGGTTTGTTTTT 

NnSSR160 TCATGATACAAAACCCTACAAAACCC GCTGCTAACATGGACCATCCTG 

NnSSR164 GCCTCCTCTTCCTCTTCTTCCTCT AAAAGAGAAATCAGGAAGCCCTTG 

NnSSR166 TCTCCTCTAAAATCATAGCCAAGCC GGGGGATCTCTCTGGTATAATTGC 

NnSSR167 CTCCAGCAAGCAACTAAACCAGAT CTCTCATATGCAAAAATGGTGCC 

NnSSR168 TGGAATTTCTATTGTTGCAGTGTACTT CACACTTTTTGTGTGATTGAACGA 

NnSSR171 TCAATGACACGAATGACTAATGGAG GAATGCAAAAGTTGCAGGTAATCC 

NnSSR172 TATAAATAGCAATGTTGGGCACCG TGTCTAAACACTTCCTGGGTGTCA 

NnSSR174 TGGAGAAGAACGAGCAAGAGGTTA CAGTTCGATTTTGTAGGCATTTGG 

NnSSR175 CTAAGAATTTTGGAGTGGGCTGAA TCCTTCCAATGTCATAGCAACAAA 

NnSSR176 TCTTTCGGACATGGATGTTCTTTT CCTAGGTGATTCATGCTTGGAAGA 

NnSSR177 GCAGGGGAACATAACCAATAGATG TCGATATTTTCCAAGGATTTTCCA 

NnSSR178 GATTTGCAGTAAGACCACGGAAAC TGATACACAGACCTGTTGCCTCAT 

NnSSR179 CCCATGCATATTCTTGTTTTACAGG TCAAGCACCATTCTTCTCTCAGAC 

NnSSR181 TGAAGTGCTAGTTTTGGGGTTGAT GATGGTGGCTCAATTGTAGGTTTT 

NnSSR184 AGAACCTCGTTTCTATTCGTTCCC GCGGTTAAGATAATAAGGCCAACC 

NnSSR185 ATGATTCTAGGGGTTATGGGTTGG TAGGACCTCTTCAGTTTGGGATTG 

NnSSR186 GCATGCCATCCAATCTATGGTT TTGGCTCTAAATCACCAGTATCAGG 

NnSSR191 GAGTTCTCAACTCCTAGGGTGCAA CAAAGCATCTTTCTCTATCTTTTTCCC 

NnSSR195 GAAAATTGAAACAACGGAATCTGG AGCTCACGGATACAGAAATCAAGG 

NnSSR196 TCGAGCTGCTAAGTGCTAACCTCT TGAAGGGTACCTTCCTATGACTGC 

NnSSR198 GTGGCAAACCAGAAAGGAGTAATG GATGAGGCAGCCAACAAGATAGAT 

NnSSR200 ACTTCCATCCAAGAGAACAGATGC TCATTTGCTTCAATATTGTATCGCC 

NnSSR201 TCATATTGAAGTTAATCAAACACCAAA AAGACAATAGAGGGGGACAAGAAC 

NnSSR204 TGTTGGGTGTCTGTTTTCTTTCTG AGGCCATATCACATTTATGCGAAC 

NnSSR205 ATGGGCAAGGATTCATCAGTGTAT ACATAATTTTTCGTCGTTCCGAGA 

NnSSR206 AACTAGCAGCGACGATCGAGAAT GAGAGAGGTAGTGATGGTTTGGGA 

NnSSR207 GAATTCAAATGCTTTGCTTCAACA CTCTGCATGAATTACTCTGCAAAAA 

NnSSR208 AACCTTGCCCACATGTTTTCTTTA AGATGTTTCTTGCTCCAAGACCAG 

NnSSR210 AAATTCAATAACAGCTGGGGATGAT CGAATCCACAATCCTCTGTCATTT 

NnSSR212 GCAAGGAGTCTTTCGAGGATTTA AAAGAAAATGTGGGGTTAGATAGATAGA 

NnSSR213 TTCAAACCCATCGATTTCTTCAAT TGGCATAGAATTAAACCTTCCAGG 
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续表 1 

SSR 名称 
SSR name 

正向引物（5′–3′） 
Forward primer 

反向引物（5′–3′） 
Reverse sequence 

NnSSR218 ACAAAGAATGTGGGTAGCTTCGTC TTTGCGCTGTAACACAGAAAAATTA 

NnSSR219 GTCGGCTGAAACTGGAAGAGTTTA GTCGTTGTTGCTGCTGTAAGTCAC 

NnSSR220 TACCAAATGAAGGGAGGCTATGAA CTGCTTTGCTTCTTATTGGTGCTT 

NnSSR222 TTTGTTCTATCCATTTGCGTGTTC ATCTCCCTCACTCTTGCCTCTTTT 

NnSSR227 ATGAATCATTCTTCAGCCACAACC TAGGCATCACCTAAGCAATGTTGA 

NnSSR230 TTGGCTCTCTCCTTGGGTAAATCT ATTGTTGTGCCGAAAAGCTTGA 

NnSSR231 CACCTGCACATTCTAAACCAAAAA TTTCTATCCACAGCGTCATTCAAA 

NnSSR236 CCCATTTTGGAAAATAAGGAGGAC CCTCCAAATACCGTTGTGACTTTC 

NnSSR240 TCTCAGATTGGAGTCGTCTTTGTG CGTCAACCTCACAATTCTCCTCTT 

NnSSR241 CGTTCATCTTTCCCAGAATCTCAG AAGAAGGGGCTAGACTATTGAGGC 

NnSSR243 AAGCTCACAAATCCCAGCTGTAAG ATATGGCTGTTCTGTTCTGCCTTC 

NnSSR245 GCTAATTCTTGCCACATTTTTCTTG TGGGCACACATATTCTTAGTCATCA 

NnSSR246 AAATGTACCCGTACACTGCCAGAT ACCCACTCTATCAAAGCACCAGG 

NnSSR247 TTTCTCCATTTCGAAGAGATTTGC CTGGAGTTGCACAAACGATGACTA 

NnSSR248 TAGAAATTCGCTTTGGAGGTACGA ACACAGACACCATGGATGAGAAAA 

NnSSR249 TGGACCAAACCCAAACTAATACCA CTGCATGTGGCCATCTTAAAATTAG 

NnSSR251 GAGAGGTTTGGCTGGGACTATTCT TCTGACACAATACAGCACCCTTGT 

NnSSR252 GGTTCTCATGCTTTTTGCCTCTT TGCAGTGAGGAAATTTACAGAGCA 

NnSSR253 AGTTCCTGCAGGCTCCTTTAAGAT CTGCAATTCATCTTTCCTGGAAGT 

NnSSR257 GTGGTGGTGAAGGTAGAGGAGAAA GACGGAGATCTGTTTCATAGTGGG 

NnSSR260 CAAGCTTTAAAAGTCCAGAAGCGA AGATTTTTCCCTTCGAGGTTTCTG 

NnSSR261 AGACTAGTGAGATGCATTGTCGCA GACTTGGAACATGCTATAGTGTGGG 

NnSSR262 AACGCACAACGGTAGAATGGTAGT GTTGTGTGTTTTAGTCGGGGAGAG 

NnSSR264 TGCTATATAAACACTCGGTGCCCT GAGAAGTTGCCATTGATTTCGAGT 

NnSSR266 TGTAAGACTTTGAGAAGGGGCAAC TCTTCTTCTTCAGGCAAATGGTTC 

NnSSR269 TCTCCTGCAATTCCAGTAAGGAAC GCAGAGCTCAATTCTCTAATCCCA 

NnSSR270 TAACAACGATGGAATTATGCTGGA ACTTGATAAATTTGCCGTTGCATT 

NnSSR271 GGCATTCCGGTTTATGTAGTCATC AACAGGACTCATGTAGCCAACCTC 

NnSSR272 GCAGTAGACGAGCCATTGAAGATT GAAAAGGAGCACATAGATCGGAGA 

NnSSR274 TGAGAAGGAGGTGGTTGGTTAAAA GGCAAACAGTACAACAATCGATGA 

NnSSR275 ATATGTGGAGCTCTATGGTGAGCG TTCTGAGAGCATTACCAAGGAAGG 

NnSSR276 TAGCCCACTGAACAGATGTGAAAT CCCCACCAGGTAAGGTAGAAACTT 

NnSSR277 AGTGAAACGGAGAAATGATGACTTG GGAGTGGAGCCTACATCTTCTTCA 

NnSSR279 TTTGAAACCACAGCTTAAAGGGAG GCTCAACTCTTGAACTTGCTTCAG 

NnSSR284 TTCCTTTGCTATTCATTCTGCCTC TGTGGCAGATAGCCGTTAGTGTAA 

NnSSR288 GAACCTACAGCAACGGTAATGAAA GAGATCTGGGAGAGCAGACTAGAGA 

NnSSR289 CTGGAGCTGGCCAATTTATATTCA TCTTCCTTCCTTTCCCTTGAGTCT 

NnSSR291 CTATTCCCCATGATTCGTTTTGAC CCACTGCCGCTATAAAAGAGTTGT 

NnSSR292 ACAACCAGATTTCATGTAGCCGTT TAACCCCTCCCTCTTCTTTCATCT 

NnSSR293 AATTCCCGCCTTCAAACTCTTTTA TAAAGAAGCTTTCTTGGTTGCAGG 

NnSSR295 GTTTTCTTTCAGCACTTCCCTCC GAGTGATGTTTCTTCGTCCCTTGT 

NnSSR296 GAATCTATTCATTCATCTACCTTCCCA TCTTTGTCTAAAGCAATTCACCACA 

NnSSR297 AAGGGGATGTTATCGGTATTTAGG TGTGAAATCTTTCCTTTTAGCTTCA 

NnSSR299 CTGGAGCAATTGGAGCCATTATAG GGCATAGTGGAATGTCTTCTTGCT 

NnSSR304 GGTTCAAGTCCAACCCAATTACAC CAATTTTTCAATTCGATTTCGGTT 

NnSSR306 GTTGCAAACAGAGAAGGTGAAGGT AAAATCCACAAGCGATTCTTCAAA 

NnSSR308 ACTCAAGTTAAAGGGGGAGGACAC AAAGGATGAGGCTACATCAAGCAC 

NnSSR313 TGACTTATGGTCTCTTTGATGGGA TGGACAAATGAATGAAAATAGAGCA 

NnSSR315 AGCTAAGAAGCCCAGAAGGCTAAG ACAAACAAAACAAGACCACCCTGT 

NnSSR317 GACGATCAGTTTTAGAGATCCAACCT TGCATGTGGTGTGTCTATCTCTCA 

NnSSR320 AAAGACTGCTATTGAAACCAACCG GGGCTTGAGCTTACAAGGAATTTT 

NnSSR324 GGACACTTGAATACCCAATTCTCTTC TGTCTCCTCCATTTCATGCAACTA 

NnSSR325 CCACCACTTACCAAACATCTGTCA CAAAAGATGAGAGAAATGCGTCAA 
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续表 1 

SSR 名称 
SSR name 

正向引物（5′–3′） 
Forward primer 

反向引物（5′–3′） 
Reverse sequence 

NnSSR334 TCCACTTGCAGACTGTAGATGCTC TGGCTCTTTTGTCTCCAATTTCTC 

NnSSR335 CATGCTCTACATAAAGCTTTCCCG CTCGTAAATTTGGATTGCGGTAAC 

NnSSR336 ACGTGTCACCTGCCTACCTGTATT TTGAGATTAGCGGGAGAAAGAGAG 

NnSSR337 AAGGATGGGCATAGGAGGAAGTAG CCATCGAACATTGAACTACCACAA 

NnSSR338 CATCCACCTTACAACCAAAACCAT GTTGCAAACATGCAATTTCTCTTG 

NnSSR340 CACAACCATGGAGATTGGAGTACA TGAAGGAGTTCCTTACAAAGCGAG 

NnSSR342 TGAAGGATGAGTTCTAGTGGGAGG TTGTGCTCACAAACAACAACCTCT 

NnSSR344 CGTTTGTTAAGTTGCTTTCCTTGC AAAACCAAACCAAACCATTAACTCAA 

NnSSR345 GAGAGACACTGATAGGTCCGTCGT TTTTGGACCACTTTTCTTTCTTCG 

NnSSR349 TCTCTCTTCGAGCTTCAGGTCTTC TATTCATCCCATGCTCCTCTTGTT 

NnSSR351 GATGAAGTGGCCGAATAAGAACAT GAGTTCATGAAGGACGAAGAGGAA 

NnSSR352 GGCCTAAGAAGATATGGGTGTCAA GGCAATATTGAGTCATAAGATTGGG 

NnSSR354 ATCCTACACTGGACGGTTACCAAA GTTACTCCAAGAATCTGCCCTCCT 

NnSSR356 CGTTGCATGTTTATTCTCCATTTG TCCAACCATTAGCATTACCCATTC 

NnSSR357 CAGCAATGTACTTTGGACTCATGG GAAGCCGAGTTCACATCACAATAA 

NnSSR358 CATTTCGACAACAAAACAACCAAA CCTCCCCATACCTTCTTGACTCTT 

NnSSR359 ACCTCTTCCTCTTTGCTGAAACCT TGCTAGTGATTTTGAACCAGTGGA 

NnSSR360 TATTCTTACTTCAAAGGCCACGGA TTGAGCTGTCTACACTCCACATCC 

NnSSR361 CCCTGCCTTTGTACCTATCTCTCA ACAATTTGCATTTGGAACCATCTT 

NnSSR365 CACATACAACACATGCCAAAACCT CAACTCTGACCTATGAAAATGAAACCT 

NnSSR368 ACAGTGCACCACCATTCTGCTAT ATTGTTCATCTTCTTCGTCACACG 

NnSSR371 TCAATAGCCCTGTTTTTGCATTTT CAAAATTGCCATGAATAACCAAGA 

NnSSR372 TGGTCTCACAATCCGATCAAACT GGTTCAATCTATTTCAGCCCTCAC 

NnSSR373 TAGATATTCACTTCGCCCAACTCC ACCTCCTCACACCAAGACAGACTC 

NnSSR374 GCCCACAGAATATGCCTTGTGTA ATTTTGTTGAAAGCATGTCTGGGT 

NnSSR375 GGTTCAACAGTGTCCATTGATTTG TTATATTGGGTAGACCCCAACCAG 

NnSSR378 AGTCTGACTCAACTTCGTCGTCGT CTCTCCTTCCCTTCCTGTCATGTA 

NnSSR379 TTATTAAGAAGCCAAAGCCAAAGC TGGCGAGAGAAATCCAAAATAAAT 

NnSSR380 AGTATGAATGCCCAATTCACCAAT GAACACAGAAAAATGACCTACGCC 

NnSSR381 CCAATAGCTTATGGATTTCGGAGA CTAGGTCACCCTCTTCACAAGCAT 

NnSSR387 GATCATTTTTCCCTCCAACGGTAT GGAGCTCCGATGGTCAAGTTAGTA 

NnSSR388 TCTGTCAAAGAAAGAAACTTCAGGC TTTGCTGAAGGGTCAGATGTAGTTC 

NnSSR389 TCTCTCGCTCGGTCATCTCTCTAT AGAGAGAATCGCTGATGTCCAATC 

NnSSR390 TCAGTCTCCCCAGGTATCAATCTG AGGGAGACTCACGTAATTTAGGGC 

NnSSR392 CCAAGTAACCAACACGAACCATTA TCAGAGGCTATCGTCGAGTCTTCT 

NnSSR398 TATGGAAGACACTTCTTGGGAAGC TCCCTATTTAAGGAATTGGGCATT 

NnSSR399 CCGCTAGAGGGAATTCTTTTGTCT TTCTTAGTGAAATGGCTGGGAAAA 

NnSSR400 TGTGAAGCAGAGGATGTTGAGAAC CCTCTGCCCTTCTTTCTCTCTTCT 

NnSSR403 GAAGGACAGCGCAATTCTTTCTTA GCAATTTTCAATTACATGGATCAGC 

NnSSR408 CAACAGCAGGAACAGAAGCAGTAG CGTGCACTCTGATTTCCATCATAC 

NnSSR409 AGAGCACTAGAATGATGGCAACCT TTAACGCATCTGAGAGATGATGGA 

NnSSR417 TTGAGAAGTTGTCGACTGAAAGAGTTT TACTCCAGTTTTTCACCATCACCA 

NnSSR418 CCATAAATAGGGCCCATACCCATA AAAGTCCAAGGCAGTGGTGGTAAC 

NnSSR420 AGGACACCGACATCAACAGGTAAT TGGTTGAGTTTGGGAAGATAGGAA 

NnSSR426 TGGAGTGAGACTCTAGTGAAGGGG TCCTTCCTCTCCTTTCTCCTTTTC 

NnSSR428 TCTGCCATAGGTTGTGTATTTGGA GCAGAGTGGGATTTAACTTGGAAA 

NnSSR433 CGGGAACCAGAAAGGAATAAAGTAA AATTTGCTTAGGGGCCTTAATCTG 

NnSSR434 GATGATAACCCACTGAACGAGGAG GTAATCATGGAATTGAGGAGGGTG 

NnSSR436 TCATCACCAATCTGCTCAAAATGT ACCCTTTCGTTAAATCCCTTTGAA 

NnSSR438 CGCATCTCTTCCTCCTTTTCGTA GGCCGAGATTCAGTTGCACTACTA 

NnSSR440 GCTATTTTAGTCCTTCAAACCCCAA CCGTCAACGTTCAGTAATCCTACC 

NnSSR443 GAAGCCAGACACAGACAGATTTGA GTCCACGAAAAGCTCCAATTTATG 

NnSSR445 TTGAGAAGAAGGAAACTCACCCTG ACTGTACTCCGGCTCTTCTCTTCA 
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2  结果与分析 

2.1  亲本、F1、F2 莲子产量相关性状表型鉴定分析 

2017、2018 年对亲本 P1（中间湖野莲）、P2（清迈野莲）、F1 及 F2 单株黑子期莲子长、莲子宽、

单粒质量、开花数、心皮数和饱粒数性状进行考察（表 2）。两年平均，‘中间湖野莲’（P1）黑子期

莲子长、宽、单粒质量为 1.74 cm、1.0 cm、1.20 g，开花数、心皮数、饱粒数为 29.8 个、20.7 个、

13.6 个；‘清迈野莲’（P2）黑子期莲子长、宽、单粒质量为 1.33 cm、1.25 cm、1.03 g，开花数、心

皮数、饱粒数为 48 个、34.3 个、17.8 个。两亲本间主要莲子产量相关性状均具有显著差异。F1 单

株黑子期莲子长、宽、单粒质量为 1.61 cm、1.2 cm、1.32 g，开花数、心皮数、饱粒数为 20.9 个、

27.6 个、19.4 个。F1 单粒质量、饱粒数明显高于两亲本，具有较高的正向杂种优势；黑子期莲子长、

宽、心皮数性状在中亲值附近，无明显杂种优势；F1 开花数显著低于双亲，说明开花数呈现负向杂

种优势。 
 

表 2  亲本、F1及 F2 群体的 6 个产量相关性状表型 

Table 2  Phenotype for the six yield-related traits in parents，F1 and F2 population in two years 

年份 
Year 

世代 
Population 

黑子期莲子长/cm 
Black seed length 

黑子期莲子宽/cm 
Black seed width 

单粒质量/g 
Single seed 
weight 

开花数 
Flower number 

心皮数 
Carpel number 

饱粒数 
Seed number

2017 P1 1.72 ± 0.03 0.99 ± 0.01 1.18 ± 0.04 32.0 ± 2.8 15.9 ± 0.1 12.4 ± 3.7 
 P2 1.35 ± 0.01** 1.27 ± 0.01** 0.98 ± 0.03* 52.5 ± 3.5** 33.0 ± 1.4** 15.8 ± 0.2 
 F1 1.58 ± 0.03 1.16 ± 0.03 1.28 ± 0.05 23.0 ± 2.8 26.5 ± 2.8 18.8 ± 2.2 
 F2 1.64 ± 0.11 1.11 ± 0.07 1.22 ± 0.74 30.1 ± 18.8 14.1 ± 4.7 25.5 ± 5.0 
2018 P1 1.76 ± 0.08 1.00 ± 0.02 1.21 ± 0.08 27.5 ± 1.9 23.4 ± 1.5 14.8 ± 1.8 
 P2 1.30 ± 0.04** 1.23 ± 0.01** 1.08 ± 0.06* 43.5 ± 2.1** 35.6 ± 0.6** 19.8 ± 1.1** 
 F1 1.65 ± 0.02 1.19 ± 0.13 1.37 ± 0.01 18.7 ± 3.5 28.7 ± 2.3 20.0 ± 3.1 
 F2 1.60 ± 0.10 1.15 ± 0.07 1.19 ± 0.17 29.5 ± 13.9 25.4 ± 5.6 14.7 ± 5.0 

注：* P1 与 P2 在 0.05 水平差异显著，** 在 0.01 水平差异显著。 

Note：*，**：Significant difference at 0.05 and 0.01 levels，respectively. 

 

F2 株系与莲子产量相关的各个性状变异范围较广，频次分布图均为单峰的近正态分布（图 1），

表现出典型多对基因控制的数量性状遗传特点，适合于 QTL 定位分析。 

进一步进行相关性分析，结果（表 3）表明：莲子单粒质量分别与黑子期莲子长、莲子宽呈极

显著正相关（P < 0.01）；饱粒数与所有调查的性状均表现出显著或极显著正相关（P < 0.05 或 P < 

0.01），相关性大小依次为心皮数 > 单粒质量 > 莲子宽 > 莲子长 > 开花数。 

 
表 3  莲子产量相关性状的相关性分析 

Table 3  Correlation coefficients between seed yield-related traits in F2 population 

性状 
Trait 

黑子期莲子长 
Black seed  
length 

黑子期莲子宽 
Black seed  
width 

单粒质量 
Single seed 
weight 

开花数  
Flower   
number 

心皮数 
Carpel  
number 

饱粒数  
Seed  
number 

黑子期莲子长 Black seed length 1      
黑子期莲子宽 Black seed width 0.227* 1     
单粒质量 Seed weight 0.524** 0.731** 1    
开花数 Flower number 0.04 0.062 0.051 1   
心皮数 Carpel number 0.047 0.21 0.077 0.16 1  
饱粒数 Seed number 0.289** 0.392** 0.405** 0.229* 0.597** 1 

注：相关系数在 P < 0.05 水平显著，** 相关系数在 P < 0.01 水平显著。 

Note：*，**：Correlation is significant at P < 0.05 and P < 0.01. 
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图 1  F2 群体莲子产量相关性状频次分布图 

Fig. 1  Phenotypic variation of seed yield related-traits for F2 population in two years 

 

2.2  SSR 遗传图谱构建 

将群体基因型数据输入 QTL IciMapping 软件，利用最大似然法计算标记间重组率和 LOD 值，

构建了包含197个SSR标记的遗传图谱。遗传图谱总图距长1 073.18 cM，标记间平均图距为5.45 cM，

由 8 个连锁群构成（LG1 ~ LG8），连锁群平均长度为 134.15 cM。最大的连锁群为 LG3，长 419.97 cM，

含 74 个 SSR 标记，最小的连锁群为 LG8，长 5.99 cM，仅含 3 个 SSR 标记。遗传图谱如图 2 所

示。 
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图 2  莲子产量相关性状 QTL 在连锁群上的分布 

Fig. 2  Distributions of seed yield-related traits QTLs on linkage map 
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2.3  莲子产量相关性状的 QTL 定位 

调查了 F2 群体 2017、2018 年莲子产量性状，利用 QTL ICIMapping 软件对黑子期莲子长、莲

子宽、单粒质量、开花数、心皮数、饱粒数等性状进行了 QTL 定位和分析（表 4，图 2）。共检测到

28个与莲子产量相关QTL，分布在 7条连锁群上，LOD值介于 2.55 ~ 12.34之间，可解释 5.5% ~ 27.4%

的表型变异率。其中，贡献率 ≥ 10 的 QTL 位点 25 个，占 QTL 位点总数 89.29%；两年可重复检

测的稳定 QTL 位点 4 个，占 QTL 总数的 14.29%。在这些 QTL 位点中，14 个位点加性效应为正值，

表现为增效加性效应；其他为负值，表现为减效加性效应。 

 
表 4  莲子产量相关性状在 F2 遗传群体中的 QTL 定位 

Table 4  QTL analysis of lotus seed yield related-traits in F2 population  

性状 
Trait 

QTL 
年份 
Year 

连锁群 
LG 

位置/cM
Position 

左侧标记 
Left 

右侧标记 
Right 

染色

体 
Chr. 

染色体区间 
/Mbp 
Location 

LOD 
贡献率/%
PVE 

加性

效应

Add. 
黑子期 
莲子长 
Black seed 
length 

bsl1 2017，2018 1  73 NnSSR436 NnSSR152 6 37.43 ~ 28.58 8.17 13.10    0.02
bsl6.1 2017 6  51 NnSSR299 NnSSR417 7 35.18 ~ 36.49 3.77 12.00    0.06
bsl6.2 2018 6  67 NnSSR092 NnSSR076 7 41.23 ~ 46.41 4.42 12.20    0.05

黑子期 
莲子宽 
Black seed  
width 

bsw3 2018 3  48 NnSSR051 NnSSR270 8 11.28 ~ 09.65 3.66 18.10    –0.04
bsw4 2018 4 108 NnSSR399 NnSSR039 2 36.46 ~ 24.34 3.28 13.50    0.02
bsw5 2017 5  12 NnSSR198 NnSSR088 3 94.98 ~ 93.89 3.24 12.70    –0.04
bsw6 2017，2018 6  77 NnSSR324 NnSSR077 7 55.26 ~ 55.89 4.97 7.33    0.02

单粒质量 
Single seed 
weight 

sw3 2018 3 395 NnSSR246 NnSSR139 1 179.76 ~ 181.43 2.76 13.30    –1.75
sw4.1 2018 4  64 NnSSR075 NnSSR440 2 68.68 ~ 67.64 2.62 12.30    2.07
sw4.2 2018 4 108 NnSSR399 NnSSR039 2 36.46 ~ 24.34 3.32 15.10    6.61
sw6.1 2017 6  67 NnSSR092 NnSSR076 7 41.23 ~ 46.41 4.09 20.50    10.75
sw6.2 2018 6  77 NnSSR324 NnSSR077 7 55.26 ~ 55.89 4.76 21.90    8.84

开花数 
Flower 
number 

fn3 2018 3 152 NnSSR392 NnSSR352 1 24.07 ~ 23.46 4.98 13.00    7.64
fn4.1 2017，2018 4 118 NnSSR149 NnSSR181 2 17.17 ~ 14.71 12.3 17.60    –0.96
fn4.2 2018 4  57 NnSSR075 NnSSR440 2 68.68 ~ 67.64 2.55 5.50    –2.88
fn4.3 2017 4  75 NnSSR119 NnSSR062 2 56.58 ~ 55.89 4.06 13.10    –8.88
fn5 2017，2018 5  31 NnSSR379 NnSSR210 3 84.87 ~ 86.38 5.97 7.88    0.57

心皮数 
Carpel 
number 

cn1 2017 1  91 NnSSR004 NnSSR245 6 4.27 ~ 6.11 3.37 12.00    –2.44
cn2 2018 2  6 NnSSR231 NnSSR253 4 82.49 ~ 75.71 3.44 16.50    2.72
cn3 2018 3 289 NnSSR433 NnSSR334 1 90.99 ~ 94.73 2.59 10.00 1.47
cn5.1 2017 5  2 NnSSR204 NnSSR345 3 102.39 ~ 101.19 6.37 24.40 –3.02
cn5.2 2018 5  35 NnSSR379 NnSSR210 3 84.87 ~ 86.38 5.73 27.40 –3.67
cn5.3 2017 5  46 NnSSR118 NnSSR164 3 76.69 ~ 68.92 4.95 19.60 –2.86

饱粒数 
Seed 
number 

sn2 2017 2  23 NnSSR253 NnSSR131 4 75.71 ~ 69.09 4.53 15.50 –1.43
sn3 2017 3 327 NnSSR220 NnSSR249 1 129.37 ~ 131.12 3.33 12.70 1.01
sn5.1 2017 5  10 NnSSR345 NnSSR198 3 101.19 ~ 94.98 5.87 23.00 –2.83
sn5.2 2018 5  36 NnSSR210 NnSSR315 1 86.38 ~ 78.88 4.17 19.20 –3.18
sn7 2018 7  29 NnSSR151 NnSSR104 5 22.15 ~ 12.82 2.57 13.60 –0.05

 

黑子期莲子长鉴定到 3 个 QTL，分布于 1 和 6 连锁群，贡献率均在 10%以上，均表现为增效

加性效应。其中 bsl1 连续两年均检测到，介于标记 NnSSR436 ~ NnSSR152 之间，可解释 13.10%的

表型变异率。 

黑子期莲子宽鉴定到 4 个 QTL，分布于 3、4、5 和 6 连锁群，贡献率在 7.33% ~ 18.10%之间，

含 2 个增效位点，2 个减效位点。其中 bsw6 连续两年被重复检测，介于标记 NnSSR324 ~ NnSSR077

之间，可解释 7.33%的表型变异率。 

单粒质量鉴定到 5 个 QTL，分布于 3、4 和 6 连锁群，贡献率均在 10%以上，含 4 个增效位点，

1 个减效位点。其中，sw4.2 和 sw6.2 分别与黑子期莲子宽 QTLbsw4 和 bsw6 位置相同，分别可解释
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15.10%和 21.90%的表型变异率；sw6.1 与黑子期莲子长 bsl6.2 位置相同，可解释 20.50%的表型变异

率。 

莲子开花数鉴定到 5 个 QTL，分布于 3、4 和 5 连锁群，贡献率在 5.50% ~ 17.60%，含 2 个增

效位点，3 个减效位点。其中 fn4.1 和 fn5 在两年被重复检测，分别介于标记 NnSSR149 ~ NnSSR181

和 NnSSR379 ~ NnSSR210 之间，贡献率分别为 17.60%和 7.88%。 

心皮数、饱粒数分别鉴定到 6 个和 5 个 QTL，QTL 位点贡献率均在 10.0%以上。这两个性状

未能检测到稳定 QTL，可能与遗传力较低有关。 

3  讨论 

虽然莲在中国南方地区广泛种植，但由于其为多年生大型水生植物，以地下茎无性繁殖为主，

其单株年扩展面积可达 66 m2 以上。因此，对自然群体或遗传群体的性状考察需大量水泥池等隔离

设施，成本高昂。因此，目前仅有利用基因组、转录组、蛋白组或代谢组等方法研究莲地下茎、莲

子、花色等发育过程或调控机制进行研究的报道（程立宝 等，2012；Deng et al.，2015；Yang et al.，

2015；Hu et al.，2016；Wang et al.，2016）。本研究中首次尝试了利用正向遗传学对莲农艺性状进行

QTL 定位。  

子莲产量由开花数、单莲蓬饱粒数和百粒质量三要素决定（陈舒启 等，1994；朱红莲 等，2014），

莲子形状是决定子莲品质的重要性状。利用莲子圆柱形、短花期的‘中间湖野莲’和莲子圆球形、

长花期的‘清迈野莲’构建的 F2 遗传群体，成功鉴定到了 4 个可重复检测的稳定 QTL 位点，其中

莲子长、莲子宽各 1 个，开花数 2 个。说明采用该遗传群体开展莲子形状和开花数性状的 QTL 定位

是可行的。这些 QTL 位点将应用于子莲相关性状的分子标记开发。 

本研究中检测到了 3 个与单粒质量相关的多效性 QTL 位点，其中同时控制莲子宽和单粒质量

性状 2 个，分别位于第 4 和 6 连锁群 NnSSR399 ~ NnSSR039 和 NnSSR077 ~ NnSSR324 区间；同时

控制莲子长与单粒质量性状 1 个，位于第 6 连锁群 NnSSR076 ~ NnSSR092 区间。相关性分析也表

明单粒质量与莲子长、莲子宽在 F2 群体中表现为极显著正相关，该结果从 QTL 水平进一步证实了

莲子形状与单粒质量的相关性。 

需要指出的是，由于目前水泥池等研究条件的限制，尚不具备大规模、多年多点开展群体性状

调查的条件，因此本研究的遗传群体数量较少，且仅开展了两年性状定点调查。由于子莲相关性状

主要受多基因控制，遗传力较低，导致一些 QTL 位点的稳定性较差，如心皮数、饱粒数未能检测到

重复性 QTL 位点。此外，本研究利用了较低密度的 SSR 标记进行了 QTL 定位，虽然 SSR 标记可靠

性高且易于检测，但随着测序技术发展和试验条件的改善，构建更大规模遗传群体，并采用高通量

测序策略开发高密度分子标记，开展相关性状精细定位将是下一步的研究方向。 
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