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烟草叶宽性状主效 QTL定位及育种评价 
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资源利用重点实验室，青岛 266101） 

摘  要：为研究烟草叶宽性状调控的遗传规律，定位其主效 QTL位点，利用烟草 SNP芯片对构建的重组自交系（Recombinant 
Inbred Lines, RILs）群体（小黄金 1025×Beinhart1000-1）进行基因分型，并使用 IciMapping 4.2软件的 ICIM-ADD方法在全
基因组范围内定位到 6个与叶宽性状相关的 QTL，分别位于 2、4、9、13、17和 20号连锁群上，可以解释 2.9%~36.8%的
表型遗传变异；其中 qMLW20-1可解释 36.8%的表型变异，为主效基因。以 K326为轮回亲本、Samsun为主效基因 qMLW20-1
供体亲本构建染色体片段代换系评估烟草叶宽主效 QTL的遗传效应，结果表明，导入 qMLW20-1主效基因能显著提高烟叶
叶宽，其中 G3材料显著提高了烟叶钾含量，感官质量等其他重要性状与对照无显著性差异，未携带不良性状基因，具有较
好的育种利用价值。研究结果为克隆叶宽性状主效基因和进行分子改良奠定了基础。 
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Abstract: In order to study the genetic regulation of leaf width traits in tobacco, to locate the dominant QTL loci and promote the 
breeding of tobacco varieties, the recombinant inbred lines (RILs) population (Xiaohuangjin 1025×Beinhart1000-1) was genotyped 
using a tobacco SNP chip. The ICIM-ADD method of IciMapping 4.2 software was used to identify six QTLs related to leaf width 
traits in the whole genome, which were located in groups 2, 4, 9, 13, 17 and 20, respectively and could explain 2.9% to 36.8% of the 
phenotypic genetic variation. qMLW20-1 accounted for 36.8% of the phenotypic variation and was the major-effect QTL. A 
chromosome fragment substitution line which using K326 as the transmutation parent and Samsun as the dominant gene qMLW20-1 
donor parent was constructed to evaluate the genetic effect of the dominant gene QTL for leaf width in tobacco. The results showed 
that the introduction of qMLW20-1 as the dominant gene could significantly increase leaf width, and G3 significantly increased the 
potassium content in tobacco leaves. The sensory quality and other important characters had no significant difference from the 
control, and no bad character genes were carried. The line has good breeding utilization value. The results laid a foundation for 
cloning and molecular improvement of the major gene of leaf width trait. 
Keywords: leaf width; recombinant inbred lines; chromosome segment substitution lines; QTL; breeding evaluation 
 
烟草是以收获叶片为目的的经济作物，在国民

经济中占有重要地位。培育优质高产的新品种是现

代育种的重要目标[1-3]。烟草的产量和品质与株高、

叶片数、叶形、叶长和叶宽等诸多农艺性状相关，

受多基因控制及环境的影响，遗传机制较为复杂[4-5]，

其中叶宽是重要农艺性状之一，直接影响烟叶的产 

量和品质[6]。 
遗传分析表明，烟草叶宽受 2~3个主效基因+多
基因控制[4]，主效基因遗传率约为 60.61%~90.17%[5]，

且各基因间主要以加性效应为主。童治军等[7]利用

QTL定位的方法在 207个株系组成的烤烟DH群体
中定位到了 12个与叶宽相关的 QTL，分别分布在
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第 4、5、7、14、17、22、24号连锁群，同时在 262
个 F6株系的重组自交系群体（RILs）中定位到了 4
个与叶宽相关的 QTL，分布在第 4、17、22、24号
连锁群[8]。李茜[9]用红花大金元和 SWU109 构建了
F2 群体，定位获得 4 个与叶宽相关的 QTL，分布
在第 1、17、23号连锁群。这些研究为解决当前烟
叶开片不充分问题，提供了分子辅助选择标记，确

定了主效基因所在区间范围，但存在获得的主效基

因区间范围较大（>3.5 cM），遗传率相对较低
（<20.30%）等问题，限制了叶宽性状相关基因的
挖掘及在育种中的进一步利用。 
相比 F2、BC群体等双亲遗传群体，重组自交
系（Recombinant Inbred Lines, RILs）和染色体片段
代换系（Chromosome Segment Substitution Lines，
CSSLs）因其群体基因型纯合，是进行基因定位的
理想群体材料。特别是 CSSLs群体，因仅将受体亲
本染色体的部分片段替换成为供体亲本的染色体

片段，遗传背景明确，QTL定位、遗传效应分析和
功能基因定位结果相对准确，已在水稻、玉米、小

麦等作物重要性状基因定位研究上广泛应用[10-13]。 
本研究以小黄金 1025 为母本（窄叶材料），

Beinhar1000-1 为父本（宽叶材料），构建了基于双
亲杂交的重组自交系（F10），对烟草叶宽性状进行
全基因组 QTL 定位，发掘控制烟草叶宽的主效位
点。同时选择普通烟草栽培品种 K326为轮回亲本，
香料烟 Samsun 为供体亲本，构建染色体片段代换
系（BC4F3），评价主效 QTL的遗传效应和育种价
值，为进一步定位和克隆相关基因，开展烟草重要

农艺性状分子改良提供理论依据。 

1  材料与方法 
1.1  供试材料 
以窄叶烟草品种小黄金 1025为母本（P1），宽
叶烟草品种 Beinhar1000-1为父本（P2），杂交获得
F1，进而利用单粒传法繁育 9代，获得重组自交系
群体（F10 代）209 份，用于 QTL 定位分析试验。
以普通烟草栽培品种 K326（G1，窄叶亲本）为轮
回亲本，以香料烟 Samsun（宽叶亲本）为供体亲本，
配置杂交组合，进而连续回交和自交，获得 BC4F3
群体。在 QTL 定位分析试验结果上，筛选携带和
不携带叶宽主效位点 QTL 的染色体片段代换系材

料 11 份（G2~G12），用于遗传效应评价试验，其
中 G3、G6、G7、G8 和 G11 为携带叶宽主效位点
QTL 的导入系材料，G2、G4、G5、G9、G10 和
G12为不携带主效位点 QTL的导入系材料，上述材
料及对应的基因分型数据均由中国农业科学院烟

草研究所提供。 

1.2  试验方法 
1.2.1  试验设计  QTL 定位分析试验：2020 年在
中国农业科学院烟草研究所诸城试验基地种植 
209 份重组自交系及亲本材料进行叶宽表型分析和
QTL定位分析，每个材料设 2个重复，每个重复种
植 10株，株距 50 cm，行距 120 cm，中心花开放
50%打顶，留叶 19片，于成熟期测量第 10叶位叶
宽，其他栽培管理按当地优质烟生产技术措施进行。 
遗传效应评价试验：2021年在贵州省烟草科学
研究院平坝基地开展叶宽主效位点 qMLW20-1的遗
传效应评价试验，参试材料为染色体片段代换系材

料 11份（G2~G12）及 K326（G1，对照），试验采
用完全随机区组设计，每个材料种植 4行，每行 20
株，3 次重复，50%中心花开放打顶，留叶 19 片，
测量各叶位叶宽，调查自然条件下花叶病毒病、白

粉病、气候性斑点病发病率。正常成熟采收和烘烤，

取各材料中部（C3F）和上部（B2F）烟叶进行主
要化学成分和物理特性测定及感官质量评价。其他

栽培管理按当地优质烟生产技术措施进行。 
1.2.2  项目调查与测定  （1）叶宽测定。各材料
每重复选择生长相对一致的 5株烟株，于各叶位烟
叶成熟期，测量叶宽数据，取所测株烟平均值，测

量方法参照 YC/T 142—2010进行。 
（2）病害调查。在大田自然发病情况下，调
查遗传效应评价试验各材料花叶病毒病、白粉病、

气候性斑点病发病率，发病率（%）=发病株数/调
查总株数×100%，取 3个重复平均值，调查方法参
照 GB/T 23222—2008进行。 
（3）主要化学成分及物理特性测定。烟碱、
糖、总氮、钾、氯含量分别依据 YC/T 160—2002、
YC/T 159—2019、YC/T 161—2002、YC/T 217—
2007和 YC/T 162—2011测定。单叶质量、含梗率、
叶面密度依据 YC/T 142—2010测定。 
（4）感官质量评价。感官质量评价以 YC/T 138
—1998为基础进行评价。评价指标包括香气质（10  
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分）、香气量（10 分）、吃味（12 分）、杂气（10
分）、刺激性（10 分）。 
1.2.3  QTL 定位  以小黄金 1025、Beinhart1000-1
及 209个重组自交系群体为材料，利用 430 K SNP
芯片鉴定基因型，进而构建的烟草高密度单核苷酸

多态性（SNP）遗传图谱[14]，利用 QTL IciMapping4.2
软件的 ICIM-ADD 作图方法对烟草叶宽性状进行
QTL 定位和遗传分析 [15]，利用费希尔精确检验

（Fisher’s exact test）方法和生物信息学分析方法对
定位获得的主效基因进行染色体片段代换系遗传

效应分析和育种价值评价。 
1.2.4  目标位点导入情况鉴定  根据初定位结果，
确定与主效QTL紧密连锁的 SNP标记，通过 Blastn
软件将 SNP 分子标记比对至红花大金元参考基因
组序列（烟草行业内网 IP：http://10.6.0.76），获得
SNP上下游 300 bp左右序列，进而利用 PCR在不
同双亲（K326和 Samsun）及不同 BC4F3导入系中
扩增目标片段，利用一代 sanger测序方法鉴定不同
材料的基因型，确定目标 QTL的导入情况。 
1.2.5  遗传效应分析  利用 SPSS 16.0软件对病害
发病率进行单因素方差分析和多重比较，其中多重

比较采用 Duncan法，并采用 SPSS 16.0软件对主要
化学成分、物理性状和感官质量得分进行独立样本

t检验。采用 Excel进行重组自交系及双亲叶宽分布
柱形图及各叶位叶宽折线图绘制；采用 GraphPad 
Prism 7.00 软件进行控制叶宽主效位点所在染色体
位置的 LOD图绘制。 

2  结  果 
2.1  重组自交系群体及双亲叶宽性状分析 
各重组自交系和亲本叶宽范围及对应的材料

数量如图 1所示，亲本Beinhart1000-1的叶宽为 30.0 
~32.0 cm，小黄金 1025为 22.0 ~24.0 cm，两者在叶
宽性状上存在明显差异。同时重组自交系不同株系 

材料叶宽变幅为 20.4~40.0 cm，平均为 29.0 cm，呈
现出连续性变异，部分自交系材料表现出超亲优势，

且有近 50份超出宽叶亲本 Beinhart1000-1，表明烟
草叶宽性状虽为典型数量性状，但通过遗传改良具

有提高的潜力。 

2.2  叶宽性状 QTL定位 
如表 1和图 2所示，对叶宽性状进行全基因组

QTL定位，共检测到 6个 QTL，分别位于 2、4、9、
13、17 和 20 号连锁群上，命名为 qMLW2-1、
qMLW4-1、qMLW9-1、qMLW13-1、qMLW17-1 和
qMLW20-1。位于 20号连锁群上的 qMLW20-1，处
于标记 bin20~186 和 bin20~187 之间，可解释总表
型变异的 36.8%，为主效 QTL，来源于亲本
Beinhart1000-1；17号连锁群上的 qMLW17-1，处于
标记 bin17~53 和 bin17~54 之间，可解释总表型变
异的 13.6%，同样来源于亲本 Beinhart1000-1。此外，
在2、4、9和13号连锁群上还定位到4个微效QTL，
可解释总表型变异的 2.9%~4.5%，除 qMLW13-1外，
其他 3 个微效 QTL 都来自于亲本 Beinhart1000-1。
筛选携带和不携带叶宽主效位点 qMLW20-1 的 11
份染色体片段代换系材料（G2~G12）进行后续遗
传效应评价试验。 
 

 
图 1  重组自交系及双亲叶宽分布图 

Fig. 1  Leaf width distribution of recombinant inbred lines and 
parents 

 
表 1  烟草叶宽性状 QTL定位结果 

Table 1  QTL mapping results of leaf width traits in tobacco 
名称 
Name 

连锁群 
Linkage groups 

遗传位置 
Location/cM 

左标记 
Left marker 

右标记 
Right marker 

LOD值 
LOD value 

贡献率 
PVE/% 

加性效应 
Additive effect 

qMLW2-1 2 51 bin2~70 bin2~71 3.9  2.9  –0.7  
qMLW4-1 4 61 bin4~69 bin4~70 5.7  4.3  –0.8  
qMLW9-1 9 78 bin9~78 bin9~79 3.9  3.0  –0.7  
qMLW13-1 13 186 bin13~208 bin13~209 6.0  4.5  0.8  
qMLW17-1 17 48 bin17~53 bin17~54 16.1  13.6  1.4  
qMLW20-1 20 184 bin20~186 bin20~187 34.9  36.8  2.4  
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图 2  控制叶宽主效位点所在染色体位置及 LOD图 
Fig. 2  LOD value and position of QTL associated with leaf width of tobacco

  
2.3  叶宽主效位点 qMLW20-1遗传效应分析 
2.3.1  叶宽主效位点 qMLW20-1对叶宽性状的影响  
染色体片段代换系各叶位叶宽如图 3所示，携带主
效位点 qMLW20-1的 G3、G6、G7、G8和 G11等 5
份材料各叶位叶宽均明显大于对照 G1，而未携带
主效位点 qMLW20-1的 G2、G4、G5、G9、G10和
G12等 6份材料的叶宽较 G1窄或相当。表明导入
叶宽主效基因 qMLW20-1显著提高了烟叶叶宽。 

2.3.2  叶宽主效位点 qMLW20-1对主要病害的影响  
各染色体片段代换系田间自然发病率见表 3，携带
叶宽主效位点 qMLW20-1的 5份材料中的G3和G8
花叶病、白粉病和气候斑发病率与对照 G1（K326）
差异不显著，但 G6、G7和 G11的白粉病发病率显
著的高于 G1；未携带叶宽主效位点 qMLW20-1的 6
份材料中 G4、G5和 G12白粉病发病较轻，发病率
显著低于 G1，G10气候斑点病发病率显著高于 G1。 



第 1期                           赵会纳等：烟草叶宽性状主效 QTL 定位及育种评价                             5 

  
注：A，试验材料各叶位叶宽性状比较；B，对照 K326单株表型；C，G3单株表型。 
Note: A, leaf width analysis of each leaf position in test materials; B, filed phenotype of K326(CK); C, filed phenotype of G3. 

 
图 3  试验材料的叶宽表型 

Fig. 3  Leaf width traits of test materials 
 

表 3  各株系病害发病率调查 
                            Table 3  The disease investigation of CSSLs and K326                            % 
株系 
Lines 

花叶病毒病 
Virus disease 

白粉病 
Powdery mildew 

气候性斑点病 
Weather fleck 

G1（K326） 2.08±3.61a 51.04±10.05cd 21.35±7.71b 
G2 8.33±11.83a 46.88±43.41cd 19.79±17.14b 
G3 9.27±5.18a 68.75±30.14bc 30.73±8.61ab 
G4 3.65±0.90a 14.06±6.81e 16.15±3.25b 
G5 8.85±5.92a 26.56±1.56e 28.65±4.77ab 
G6 9.38±7.16a 100.00±2.39a 100.00±18.31ab 
G7 4.17±4.77a 100.00±6.81ab 100.00±4.13ab 
G8 6.77±4.77a 69.79±30.67bc 30.73±7.71ab 
G9 3.13±3.13a 40.10±24.92cde 23.44±2.71b 
G10 8.23±4.93a 65.10±2.39cd 45.83±13.29a 
G11 2.60±3.25a 100.00±5.49ab 18.23±3.25b 
G12 7.81±12.2a 15.63±16.24e 20.83±17.77b 
注：同一列小写字母表示存在 0.05水平的显著差异，下同。 
Note: The same column of lowercase letters indicates a significant difference at the 0.05 level. The same as below. 
 

2.3.3  叶宽主效位点 qMLW20-1 对烟叶主要化学
成分的影响  由于大部分染色体片段代换系材料
烤后烟叶质量较差，综合叶宽性状、田间自然发病

率，G3表现相对最好，本研究仅对 G3的品质指标
进行了分析。G3主要化学成分见表 4，携带叶宽主

效位点 qMLW20-1的染色体片段代换系材料 G3的
中部叶糖含量显著低于对照 G1（K326），钾含量显
著高于 G1，烟碱和总氮含量与 G1无显著差异。G3
的上部叶烟碱含量显著低于 G1，其余指标与 G1差
异均不显著。 

 
表 4  G3株系主要化学成分 

                                  Table 4  The main chemical composition of G3                              % 
部位 
Position 

株系 
Line 

烟碱 
Alkalcid 

总糖 
Total sugar 

还原糖 
Reducing sugar 

总氮 
Total nitrogen 

钾 
K 

中部叶 K326 2.47±0.55a 32.22±1.08a 26.22±1.30a 2.04±0.14a 1.45±0.09b 
G3 2.30±0.14a 28.45±2.52b 23.01±2.45b 2.17±0.21a 1.76±0.05a 

上部叶 K326 4.20±0.16a 20.55±2.14a 16.65±1.95a 2.54±2.01a 1.32±0.25a 
G3 3.57±0.12b 19.27±1.98a 15.72±2.03a 2.52±1.86a 1.53±0.27a 

 
2.3.4  叶宽主效位点 qMLW20-1对烟叶主要物理特
性的影响  从表 5可以看出， G3中部叶和上部叶
的单叶质量、含梗率、叶面密度与对照 G1（K326）
均无显著差异。 
2.3.5  叶宽主效位点 qMLW20-1对烟叶感官质量的 

影响  G3 株系感官质量评价结果见表 6，G3 中部
叶香气量和刺激性略好于 G1，吃味稍低于 G1，其
余指标与 G1 相当，但均无显著性差异；上部叶的
吃味、杂气和总分略低于 G1，但无显著性差异。
导入了叶宽主效等位基因 qMLW20-1的染色体片段 
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表 5  G3株系主要物理特性 
Table 5  The main physical characteristics of G3  

部位 
Position 

株系 
Line 

单叶质量 
Single leaf mass/g 

含梗率 
Stem content /% 

叶面密度 
Density/(g·m-2) 

中部叶 K326 11.10±0.64a 28.72±0.94a 84.22±8.47a 
G3 10.86±0.48a 27.68±0.70a 82.69±5.90a 

上部叶 K326 13.87±0.74a 22.63±0.77a 93.43±6.14a 
G3 13.07±0.56a 21.75±0.86a 91.83±4.43a 

 
表 6  G3株系感官质量评价 

Table 6  Sensory quality evaluation of G3 
部位 
Position 

株系 
Line 

香气质 
Aroma quality 

香气量 
Aroma quantity 

吃味 
Taste 

杂气 
Offensive taste 

刺激性 
Irritating 

总分 
Score 

中部叶 K326 7.91±0.15a 7.91±0.10a 8.33±0.26a 7.41±0.13a 7.31±0.18a 38.87±0.90a 
G3 7.90±0.17a 7.96±0.07a 8.22±0.37a 7.39±0.16a 7.45±0.17a 38.92±0.93a 

上部叶 K326 7.79±0.13a 8.04±0.34a 7.88±0.23a 7.09±0.17a 7.28±0.19a 38.08±0.74a 
G3 7.76±0.19a 8.00±0.25a 7.72±0.19a 6.98±0.18a 7.22±0.21a 37.68±0.85a 

 
代换材料 G3，与对照 K326相比，显著提高了烟叶
叶宽和中部叶的钾含量，显著降低了中部叶糖含量

和上部叶烟碱含量，对田间自然发病率、主要物理

性状和感官质量无显著影响。说明叶宽主效等位基

因 qMLW20-1除提高烟叶叶宽性状外，未携带不良
性状基因，对育种上改善叶宽性状具有一定价值。 

3  讨  论 
叶宽性状作为复杂数量性状，目前已筛选获得

了相关分子标记和 QTL[7-9]，但定位精度不高且缺

乏田间验证和评价。本研究利用群体基因型纯合的

染色体片段代换系材料，对定位到的主效 QTL 进
行了遗传效应分析和育种价值评价。本研究定位到

的叶宽 QTL位点 qMLW17-1位置与童治军等[7-8]报

道中位于 17号的 QTL相近，可能为相同的 QTL。
另外，本研究定位到的叶宽相关 QTL 位点
qMLW20-1，来源于亲本Beinhart1000-1，可解释 36.8%
的表型遗传变异，为新发现的控制叶宽的主效 QTL。
这表明随着群体材料遗传背景的改变，控制叶宽的

非等位主效位点可能也存在差异。因此针对叶宽等

复杂数量性状，可以利用不同遗传材料，发掘尽可

能多的非等位主效位点，开发相应紧密连锁的分子

标记，开展分子标记辅助聚合改良。 
本研究中，携带 qMLW20-1叶宽基因染色体片
段代换系材料的平均叶宽较对照 K326 显著增加，
推测该主效 QTL 在叶宽性状中起到重要作用，田
间种植的片段代换系材料的叶宽表型也证实了这

一点。研究还比较了一个导入 qMLW20-1位点的代
换系材料对其他重要性状的影响，发现除显著增加

叶宽性状外，其他性状如抗性、物理性状、感官质

量等与对照 K326差异不显著，推测 qMLW20-1位
点未携带其他重要不良性状，对烟草叶宽性状遗传

改良起重要作用，具有较大的育种利用价值。 
目前改良烟草叶宽性状的主要手段依旧依靠常

规育种方法，但存在两个突出问题[16]：一是传统育

种方法主要基于表型进行选择，易受环境影响，尤

其是对于复杂的数量性状选择准确度差；二是传统

育种方法具有很大的盲目性和不可预测性，最终的

育种效率不到百万分之一，选择效率不高。本研究

在 K326的遗传背景下，定位到 qMLW20-1位点可以
解释 36.8%的表型遗传变异，为利用分子标记辅助改
良 K326品种提供了一种有效策略。今后，在此定位
基础上，进一步发掘该主效QTL的相关的候选基因，
明确其遗传分子机制，对植物叶片发育的分子机制

解析及叶宽性状改良具有重要意义。 

4  结  论 
结果表明，基于重组自交系群体定位到 6个与
烟草叶宽相关的 QTL，其中包括两个主效位点；利
用染色体片段代换系材料对烟草叶宽主效位点

qMLW20-1 进行了遗传效应和育种价值评价，表明
该位点在烟草叶宽性状定向改良育种中有较大利

用价值。 
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