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　　摘要：辣椒作为全球重要的蔬菜和经济作物，其重要农艺性状的遗传解析对品种改良具有重要意义。随着高通量
测序技术和分子标记技术的发展，辣椒数量性状位点（ＱＴＬ）定位与基因克隆研究取得了显著进展。本文系统总结不
同定位群体类型（如Ｆ２群体、重组自交系、自然群体）及定位方法（如ＧＷＡＳ、ＢＳＡ－Ｓｅｑ、ＳＬＡＦ－Ｓｅｑ）的应用及其优缺

点，重点综述辣椒重要农艺性状（包括产量、品质、抗逆性等）的ＱＴＬ／基因定位研究进展；探讨候选基因挖掘的成果及
其在分子标记辅助育种与基因编辑中的应用，并分析当前研究在标记密度、定位精度、功能验证等方面存在的技术瓶

颈；展望多组学整合及人工智能等新技术在辣椒遗传研究与精准育种中的潜在应用，旨在为辣椒重要性状的遗传解析

与分子设计育种提供理论参考和技术支撑。
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　　辣椒（Ｃａｐｓｉｃｕｍｓｐｐ．）是茄科（Ｓｏｌａｎａｃｅａｅ）重要
的经济作物，在全球１５０余个国家广泛栽培，据联合
国粮食及农业组织（ＦＡＯ）统计，２０２２年全球产量超
４０００万 ｔ，且已成为我国种植面积最大的蔬菜作
物［１］。辣椒的起源中心位于中南美洲，经长期驯

化，已形成５个栽培种（Ｃ．ａｎｎｕｕｍ、Ｃ．ｆｒｕｔｅｓｃｅｎｓ、Ｃ．
ｃｈｉｎｅｎｓｅ、Ｃ．ｂａｃｃａｔｕｍ、Ｃ．ｐｕｂｅｓｃｅｎｓ）及超过 ３０个野
生近缘种，展现出丰富的性状遗传多样性［２－３］。辣

椒果实营养丰富，富含维生素 Ｃ、类胡萝卜素、酚类
化合物等多种对人体有益的物质［４］，且辣椒素等物

质在医药、食品、生物防治等领域得到重要应用［５］。

随着全球气候变迁与市场需求升级，辣椒产业面临

稳定产量、改良营养品质、增强抗生物／非生物胁迫
能力等多重挑战。

深入研究辣椒重要农艺性状的遗传基础，对提

高辣椒产量、改善品质、增强抗逆性以及推动辣椒

产业可持续发展具有重要指导意义［６－７］。近年来，

辣椒基因组学研究取得突破性进展，推进了辣椒重

要农艺性状的遗传解析［３，８－９］。基于此，全基因组关

联分析（ＧＷＡＳ）、集群分离分析（ＢＳＡ）以及利用遗
传图谱进行 ＱＴＬ定位的基因定位技术成为解析复
杂性状遗传架构的核心手段。相关遗传解析研究

不仅阐明了性状形成的分子基础，更为分子标记辅

助选择（ＭＡＳ）、基因组编辑育种、智能化育种等提
供靶点［１０－１１］。本文系统综述辣椒重要农艺性状

ＱＴＬ／基因定位的研究进展，以期为辣椒的精准育种
与种质创新提供理论依据。

１　定位群体与定位方法

１．１　定位群体类型
常见的辣椒定位群体包括分离群体和自然群

体。其中，分离群体如 Ｆ２群体、回交群体（ＢＣ）、重
组自交系群体（ＲＩＬ）、近等基因系群体（ＮＩＬ）等，是
通过双亲杂交构建目标群体，可用于构建遗传图谱

与定位目标基因。例如，在研究辣椒果实颜色相关

基因时，选用具有明显颜色差异的亲本进行杂交，

配制 Ｆ２群体用于定位群体
［１２］。其次，自然群体由

多个具有不同遗传背景的品种或材料构成，是自然

变异产生的材料，无需人工杂交；利用这类自然存

在的遗传变异开展研究时，通常采用全基因组关联

分析方法［１３］。不同定位群体的特点及应用场景存

在差异，分离群体遗传背景相对简单，适合分析单

个基因的遗传效应；自然群体遗传多样性丰富，可
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挖掘更多潜在的遗传变异，分析时需考虑复杂的群

体结构等更多因素。为增加基因定位的可靠性，往

往需要结合２种或多种定位群体进行定位研究［１４］。

传统的形态标记和生化标记多态性低、数量有

限，难以满足精准定位的需求。随着分子生物学技

术的发展，基于ＤＮＡ多态性的分子标记技术已成为
遗传分析的重要手段，常见类型包括限制性片段长

度多态性（ＲＦＬＰ）、简单序列重复（ＳＳＲ）、随机扩增
多态性ＤＮＡ（ＲＡＰＤ）等［１５］。例如，Ｂａｒｔｏｓｚｅｗｓｋｉ等运
用ＲＡＰＤ－ＢＳＡ技术，成功定位了甜椒雄性不育基
因ｍｓ８［１６］。这类技术操作相对简便，即便在基因组
序列未知的情况下，也能快速筛选出多态性标记。

然而，扩增片段长度多态性（ＡＦＬＰ）技术操作流程繁
杂，涉及基因组 ＤＮＡ酶切、接头连接、预扩增、选择
性扩增等多个环节，且成本较高；ＲＡＰＤ技术则稳定
性欠佳，此外，二者皆为显性标记，无法有效区分杂

合子与纯合子，严重制约了基因定位的精确程度。

ＳＳＲ标记数量丰富、分布广泛，能够提供大量遗传信
息；单核苷酸多态性（ＳＮＰ）标记在基因组中数量极
为庞大，稳定性极高，特别适合大规模基因分型工

作。不过，ＳＳＲ标记开发需要筛选基因组文库。
随着测序技术的快速发展，简化基因组测序

（ＧＢＳ）、混池分离分析测序（ＢＳＡ－Ｓｅｑ）、全基因组
关联分析等基因定位方法得到快速发展。例如，

Ｌｏｚａｄａ等利用 ＧＢＳ－ＳＮＰ标记构建遗传图谱，成功
定位辣椒抗疫病相关ＱＴＬ［１７］。该技术成本效益高、
适用范围广、灵活性强、可重复性好、数据信息丰

富，但也存在信息不完整、依赖参考基因组、实验技

术要求高、数据分析复杂、存在潜在偏差等缺点。

通过ＢＳＡ－Ｓｅｑ开展基因定位，并结合 ＲＮＡ－Ｓｅｑ
分析揭示辣椒对疫霉根腐病的抗性相关基因与途

径，能够在全基因组范围内全面扫描变异位点，定

位精度极高，且不受已知标记的限制，具备挖掘新

基因位点的潜力［１８］。但全基因组重测序成本高昂，

对数据处理和分析能力要求极为严苛，需要专业的

生物信息学知识及高性能计算设备作为支撑。Ｌｉ
等借助螺丝 ４５Ｋ辣椒 ＧＢＴＳ液相基因芯片开展
ＧＷＡＳ，对大量自然群体样本进行基因分型，成功鉴
定出１２个与果实重量、形状相关的 ＱＴＬ［１９］。该方
法同样具有在全基因组范围内全面扫描变异位点、

定位精度极高且不受已知标记限制的优势，具备挖

掘新基因位点的潜力。综上，传统连锁分析奠定了

ＱＴＬ定位的基础，关联分析则拓展了自然变异挖掘

的广度，而基于测序的高通量方法实现了单碱基水

平的有效定位。这些方法的协同应用，将加速辣椒

重要性状遗传机制的解析，为分子设计育种提供理

论支撑和技术保障。

２　重要农艺性状候选基因挖掘的研究进展

２．１　产量与生长性状
辣椒生长发育相关基因的定位研究在遗传学

领域备受关注，近年来，在果实发育、开花、种子发

育等相关基因定位方面取得诸多重要进展（表１）。
果实大小、形状及心室数是辣椒产量和品质的决定

性因素。早期研究通过种间杂交（Ｃ．ｃｈｉｎｅｎｓｅＰＩ
１５２２２５×Ｃ．ａｎｎｕｕｍ１００／６３）构建 Ｆ２群体，利用
ＲＦＬＰ标记在２号染色体（Ｃｈｒ２）上定位到１个主效
ＱＴＬｆｗ２．１，该位点可解释６２％的果实重量变异，且
与番茄中的ｏｖａｔｅ基因共定位［２０］。近期基于高密度

ＳＮＰ标记（ＲＮＡ－ＳｅｑＢＳＡ），在 Ｆ２群体（１９０１×
５２２６）中定位到控制果实伸长的ＱＴＬｆｓ１０，候选基因
ＣａＯＦＰ２０（Ｏｖａｔｅ家族蛋白）通过抑制细胞扩张调控
果实形状［２１］。

开花相关基因定位研究中，Ｔａｎ等利用 ＩｎＤｅｌ／
ＳＳＲ标记在Ｆ２群体（ＢＡ３×ＹＮＸＭＬ）中定位到主效
ＱＴＬＮｌｅ２．２，候选基因涉及 ＡＰ２转录因子家族［２２］。

Ｂｏｒｏｖｓｋｙ等通过ＥＭＳ突变体 Ｅ－６２与野生型杂交
构建Ｆ２群体，经图位克隆发现，ＣａＡＰ２（编码ＡＰ２转
录因子）编码区ＳＮＰ可导致植株早花［２３］。Ｍｏｈａｎ等
从ＥＭＳ诱变群体中筛选出晚花突变体 Ｅ－２６９８，经
遗传分析和基因定位发现，ＣａＶＩＬ１通过调控开花相
关基因表达（如激活ＣａＦＬＯＷＥＲＩＮＧＬＯＣＵＳＴ、抑制
ＣａＡＰＥＴＡＬＡ２、调控 ＦＬＣ－ＬＩＫＥ基因家族），在辣椒
开花过程中起促进作用，且与其他开花调控因子存

在复杂的相互作用［２４］。另外，果实无籽性状中，

Ｍａｋｉ等通过Ｆ２群体构建遗传图谱，利用标记分析
与测序定位到１２号染色体３１３ｋｂ区域，对应候选
基因为 ＣＡ１２ｇ２１６２０（ＣａＣＫＩ１）［２５］。突 变 体 中，
ＣａＣＫＩ１基因第６外显子的３ｂｐ插入导致蛋白接收
域插入赖氨酸残基，影响磷酸化信号传递，破坏雌

配子体正常发育，致使果实无籽。此外，辣椒果实

心室数［２６］、果实取向［２７］、落叶［２８］等与生长发育相

关农艺性状的研究均取得重要进展，进一步加深对

辣椒重要农艺性状遗传机制的理解。

２．２　品质与商品性状
辣椒果实颜色、辛辣度及营养品质的遗传调控
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表１　与果实产量和生长发育相关性状的基因定位研究进展

性状 染色体 ＱＴＬ／基因 候选基因 定位群体 定位方法 参考文献

果实重量 Ｃｈｒ２、Ｃｈｒ４ ｆｗ２．１、ｆｗ４．１ 与番茄Ｏｖａｔｅ共定位 Ｆ２ ＲＦＬＰ遗传图谱 ［２０］

果实伸长 Ｃｈｒ１０ ｆｓ１０ ＣａＯＦＰ８（Ｏｖａｔｅ家族蛋白） Ｆ２、Ｆ３、Ｆ４、Ｆ５ ＢＳＡ－Ｓｅｑ ［２１］

心室数 Ｃｈｒ１ ｌｃｎ１．１ ＣａＢＲＸ（ＢＲＥＶＩＳＲＡＤＩＸ） Ｆ２ ＳＳＲ／ＩｎＤｅｌ标记，ＩＣＩＭＩｎＤｅｌ／ＳＳＲ标记 ［２６］

开花时间 Ｃｈｒ２ Ｎｌｅ２．２ Ｃａｐａｎａ０２ｇ００３０６２（ＡＰ２同源基因） Ｆ２ ＩＣＩＭ／ＣＩＭ ［２２］

Ｃｈｒ２ ＣａＡＰ２ ＣａＡＰ２（ＡＰ２转录因子） Ｆ２ ＣＯＳＩＩ标记，区间映射 ［２３］

Ｃｈｒ５ ＣａＶＩＬ１ ＣａＶＩＬ１（ＶＩＮ３－ｌｉｋｅ基因） Ｆ２ ＣＯＳＩＩ标记，区间映射ＳＮＰ ［２４］

果实取向 Ｃｈｒ１２ ＣａｐＵｐ ＭＹＢ１、ＤＲＧ２（细胞发育调控） Ｆ２ （ＧＢＳ），ＧＷＡＳ＋ＨＲＭ ［２７］

无籽性状 Ｃｈｒ１２ ｔｎ－１ ＣａＣＫＩ１（Ｃｙｃｌｉｎ－ｄｅｐｅｎｄｅｎｔｋｉｎａｓｅｉｎｈｉｂｉｔｏｒ） Ｆ２ ＳＮＰ／ＩｎＤｅｌ标记，图位克隆 ［２５］

落叶性状 Ｃｈｒ１０ ＣａＳＡＧ１２ ＣａＳＡＧ１２（衰老相关基因） 自然群体 ＧＷＡＳ（ＳＮＰ标记） ［２８］

研究，通过分子标记和基因组学技术取得显著进

展。在叶绿体发育与叶绿素代谢方面，Ｂｏｒｏｖｓｋｙ等
利用ＢＳＡ－Ｓｅｑ和 ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９技术发现，ＣｃＬＯＬ１
位于１号染色体，该基因编码的锌指转录因子通过
调控叶绿体大小和数量，控制未成熟果实的颜色；

突变体分析显示，ＣｃＬＯＬ１的功能缺失导致未成熟果
实颜色变浅，且该调控机制在番茄中具有保守

性［２９］。另一关键调控因子ＣａＧＬＫ２（定位于１０号染
色体）作为 ＧＡＲＰ家族转录因子，可通过调节叶绿
体发育影响叶绿素分布；Ｂｒａｎｄ等利用 ＢＣ４Ｆ４近等
基因系（ＮＩＬｓ）分析发现，ＣａＧＬＫ２的功能缺失导致
叶绿体体积缩小５０％，从而造成果实颜色差异［３０］。

Ｌｅｅ等利用ＧＢＳ－ＢＳＡ测序技术，在Ｃ．ｃｈｉｎｅｎｓｅ中定
位ＰＲＲ２基因 ４１ｂｐ缺失，使未成熟果色由橙色
（ＨＯ）突变为桃色（ＨＰ），叶绿素和类胡萝卜素含量
分别降低９５．６％、９５．０％，叶绿体类囊体结构异常
会导致光系统Ⅱ功能障碍［３１］；Ｓｏｎｇ等通过 ＢＳＡ关
联分析发现，Ｃ．ａｎｎｕｕｍ的 ＡＰＲＲ２基因存在 Ｇ→Ａ
无义突变，使未成熟果色由橙转浅黄，类胡萝卜素

降低９５．２％（从１３．０６μｇ／ｇ降至０．６３μｇ／ｇ），而叶
绿素含量未变，揭示其对类胡萝卜素代谢的特异性

调控［３２］。Ｙａｎｇ等结合精细定位与 ＶＩＧＳ技术证实，
ＣａＬＹ１（编码ＰｓｂＸ蛋白）缺失导致高光条件下叶片
泛黄，突变体中叶绿素含量为野生型的５２％，且光
保护机制（ＮＰＱ）异常，进而引发光氧化损伤［３３］。

在花青素合成调控方面，Ｂｙｕｎ等利用 ＲＮＡ－
ｓｅｑ与ＢＳＡ－Ｓｅｑ定位到 ＣａＡＮ３基因，该基因编码
Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ转录因子，可通过启动子变异调控果实
特异性花青素积累，ＶＩＧＳ实验证实其沉默导致紫色
性状消失［３４］。此外，研究发现 １１号染色体上的
ＣＡ１１ｇ１８５５０基因编码类黄酮３，５′－羟化酶，该基因

催化二氢杨梅素合成，其突变会导致花药和茎的颜

色由紫色转绿色，这一发现为苗期形态标记辅助育

种提供了靶点［３５］。在辛辣性状遗传定位研究中，

Ｂｌｕｍ等通过 ＲＦＬＰ标记将控制辣椒素合成的关键
基因定位于２号染色体，并开发出ＣＡＰＳ标记，实现
辣椒辛辣性状的早期筛选［３６］。Ｋｉｍ等通过重测序
等方式，研究鉴定出 Ｐｕｎ１、ｐｕｎｖ等调控辣味的关键
基因［９］。另外，在代谢物相关研究中通过 ＧＷＡＳ揭
示了多个ＱＴＬ，涉及ＵＧＴ家族基因调控类黄酮和类
胡萝卜素的合成［３７］。相关研究为高品质辣椒的遗

传改良奠定了扎实基础。

２．３　抗逆与抗病性状
辣椒抗逆与抗病研究聚焦于细菌、病毒、线虫

及真菌性病害的抗性基因定位与机制解析。针对

黄单胞菌引起的细菌性斑点病，Ｂｓ３基因通过
ＡＦＬＰ、ＢＳＡ、ＹＡＣ／ＢＡＣ文库技术，被定位于 ２号染
色体的２．１ｃＭ遗传区间及３３０ｋｂ物理区域；其候
选基因属 ＮＢＳ－ＬＲＲ家族，与番茄同源区域存在共
线性，可通过识别病原菌 ＡｖｒＢｓ３蛋白触发过敏反
应［３８－３９］。病毒病中，黄瓜花叶病毒（ＣＭＶ）的抗性
基因Ｃｍｒ１（显性）、Ｃｍｒ２（隐性）分别定位于２、８号
染色体，前者抑制病毒系统性移动，后者通过隐性

等位基因介导广谱抗性［４０－４１］；ＳＬＡＦ－Ｓｅｑ技术鉴定
出主效ＱＴＬｑＣｍｒ２．１（解释５１．６％表型变异），其关
联基因ＣＡ０２ｇ１９５７０参与病毒复制调控［４２］。辣椒卷

曲叶病毒（ＣｈｉＬＣＶＤ）抗性基因通过 ＳＳＲ标记定位
于６号染色体的６．８、８．９ｃＭ位点，为标记辅助选择
提供工具［４３］。根结线虫抗性基因 Ｍｅ７定位于９号
染色体的３９４．７ｋｂ区间，含２５个 ＮＢＳ－ＬＲＲ类基
因，相关候选基因通过抑制线虫取食位点的形成而

发挥作用［４４］。真菌性病害方面，疫病、白粉病抗性
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ＱＴＬ分别定位至５、９号等染色体，涉及 ＮＢＳ－ＬＲＲ、
ＬＲＲ－ＲＬＫ等基因家族，这些基因参与细胞壁修饰、
氧化还原反应及病原识别过程［４５－４６］。此外，通过关

联分析开展蚜虫与青枯病抗性研究，在４、８、６、１１号
染色体鉴定到相关 ＱＴＬ，涉及表皮毛密度调控基因
（如蜡质合成基因）及水杨酸信号通路关键因子

ＰＡＬ２，为多抗性品种培育提供了新靶点［４７－４８］。上

述研究综合运用 ＡＦＬＰ、ＳＳＲ、ＳＬＡＦ－Ｓｅｑ等分子标
记技术，揭示ＮＢＳ－ＬＲＲ、ＬＲＲ－ＲＬＫ等基因家族在
病原识别与防御信号传导中的核心作用，为辣椒抗

病基因的克隆及定向育种奠定了分子基础。

２．４　其他农艺性状
目前，辣椒雄性不育、育性恢复基因等农艺性

状的基因定位研究也取得重要进展。在雄性不育基

因定位研究中，以甜椒雄性不育系３２０与雄性可育品
种Ｅｌｆ杂交所得的Ｆ２群体为材料，运用ＲＡＰＤ－ＢＳＡ
技术筛选５５０个随机引物，获得７个与 ｍｓ８基因连
锁的标记［１６］。Ａｕｌａｋｈ等利用辣椒核雄性不育系
ＭＳ－１２与雄性可育系 ＶＲ－１６构建的 Ｆ２群体，通
过ＢＳＡ法筛选５５８对ＳＳＲ引物，并在１号染色体上
获得定位区间［４９］。在育性恢复基因定位研究中，

Ｚｈａｎｇ等以辣椒细胞质雄性不育系７７０１３Ａ与恢复
系０６０１Ｍ杂交的Ｆ２及回交群体为定位群体，借助
ＫＡＳＰ标记技术与 ＳＮＰ基因分型手段，结合重组筛
选，将ＣａＲｆｍ基因初步定位于１．２ｃＭ区间，后精细
定位到１２８．９６Ｋｂ区间，最终确定 ＣａＰＰＲ６为该基
因最可能的候选基因［５０］。Ｎｉｅ等构建辣椒 ＣＭＳ系
ＨＺ１Ａ与恢复系ＨＺ１Ｃ的Ｆ２群体，运用 ＢＳＡ法结合
ＳＳＲ、ＩｎＤｅｌ标记技术进行分析，将ＣａＲｆＨＺ基因定位
于６号染色体上的Ｐ０６ｇＩｎＤｅｌ－６６与Ｐ０６ｇＩｎＤｅｌ－８９
２个标记之间，物理距离为 ５３３．８１ｋｂ，其中
Ｃａｐａｎａ０６ｇ００２９６８被认为是最有可能的候选基
因［５１］。Ｋａｎｇ等将不稳定育性恢复位点 Ｒｆｕ定位于
６号染色体上的３９８ｋｂ区域，该区域包含１个 ＰＰＲ
基因在内的１１个基因，且与番茄含 ＲＦＬ基因的区
域存在共线性［５２］。Ｚｈａｎｇ等以辣椒细胞质雄性不
育系７７０１３Ａ与恢复系Ｇ１６４杂交的 Ｆ２及相关回交
群体为定位群体，通过ＢＳＡ法、重组分析结合ＫＡＳＰ
标记技术，将 Ｒｆ２基因定位于 ６号染色体上
１７９．３ｋｂ的区间内，最终 Ｃａｐａｎａ０６ｇ０００１９３被确定
为候选基因［５３］。另外，在辣椒下胚轴中花青素的积

累、小孢子胚胎发生等重要农艺性状的定位研究均

取得一定进展［５４－５６］，进一步推进了辣椒重要农艺性

状的遗传解析工作。

３　ＱＴＬ／基因定位的实际应用

３．１　加速优异种质资源创新
连锁分子标记开发为分子标记辅助育种提供

了高效工具，候选基因的挖掘则为性状定向改造提

供了“基因资源”。基于基因定位结果开发的分子

标记，可用于辅助选择育种［５７］。例如，ｍｓ８雄性不
育相关标记的开发，有效解决了杂交育种中人工去

雄的难题，通过苗期基因型检测可高效保留雄性不

育株系［１６］。在花原基起始 ＱＴＬ研究中，筛选出的
ＩｎＤｅｌ与ＳＳＲ标记，可用于早期开花品种的分子标
记辅助选择，大幅缩短育种周期［２２］。另外，高通量

基因型数据的获取进一步加速了优异种质资源的

利用，Ｈｕｌｓｅ等开发的 ＰｅｐｐｅｒＳＮＰ１６Ｋ阵列，可同时
对１６４０５个ＳＮＰ位点进行基因分型，能有效评估辣
椒种质资源的遗传多样性，助力育种材料筛选。此

外，结合染色体步移与转录组分析技术［５８］，已成功

定位育性恢复［５１］、抗病性［１７］及果实发育等重要性

状的候选基因。为基因的克隆、基因编辑育种等研

究提供了有效支撑。

３．３　推进智能化育种进程
近年来，机器学习等人工智能技术的不断发

展，持续推动了基因组预测（ＧＰ）在作物育种中的应
用。基因组预测利用数学模型与机器学习算法，能

够直接基于基因型信息预测表型值。Ｋｏｎｄｏ等利用
ＧＢＬＵＰ－ＧＡＵＳＳ模型，基于亲本基因信息模拟辣椒
Ｆ１代果实相关性状，实现了对 Ｆ１代的精准选择，提
高了育种效率［５９］。Ｌｉ等利用３５ＫＳＮＰ芯片（如螺
丝４５Ｋ芯片）开展全基因组关联研究（ＧＷＡＳ），成
功鉴定出１２个与果实重量、形状相关的 ＱＴＬ，为高
产优质品种的早期设计提供了指导［１９］。在挖掘获

得关键ＱＴＬ及关键基因的基础上，进一步优化基因
组预测模型，可有效提升性状预测精度；同时，通过

多性状协同选择策略，能够预测获得最佳性状

组合［６０－６２］。

４　问题与展望

辣椒作为重要的蔬菜与经济作物，其重要性状

的遗传解析对品种改良具有重要意义。目前，研究

在基因定位方面已取得显著进展，但仍面临若干关

键科学问题与技术瓶颈（图１）。
　　在技术层面，现有研究主要受限于标记密度不
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足、定位精度有限等问题。传统分子标记技术难以

满足复杂性状的精细定位需求，特别是在基因组重

复区域和重组抑制区。同时，表型可塑性导致的ＱＴＬ
稳定性问题也制约着研究结果的可靠性。功能验

证体系的不足与多组学数据整合的欠缺，导致从性

状定位到分子功能机制解析的研究链条存在明显

断层。此外，遗传群体规模、结构的局限性，以及实

用分子标记的开发滞后，限制了研究成果向育种实

践的转化。

针对上述挑战，辣椒基因分子育种领域正在形

成系统性解决方案。高密度 ＳＮＰ标记结合新型测
序技术的应用，显著提升了定位的精细程度，为精

准挖掘核心基因提供了技术支撑。三维基因组学

等新技术的引入，为复杂基因组区域的功能解析提

供了新思路。多环境表型采集体系的建立与新型

统计模型的应用，有效提高了ＱＴＬ定位的稳定性与
可靠性。基因编辑技术的突破为功能验证提供了

有力工具，而多组学整合分析则为性状形成机制的

阐明开辟了新途径。大规模群体的构建与实用型

分子标记开发方面的进展，正在弥合基础研究与育

种应用之间的鸿沟。

展望未来，辣椒基因定位的发展将呈现３个重
要趋势：首先，定位技术将向更高通量、更高精度的

方向发展；其次，研究范式将从单一基因定位向系

统生物学研究转变；最后，人工智能等新技术的融

合将推动研究方法的革新。特别值得关注的是，机

器学习在标记开发、表型预测、数据分析等方面的

应用，将为解决复杂性状遗传解析的难题提供新的

技术路径。这些发展将共同推动辣椒遗传研究进

入精准化、智能化的新阶段，为分子设计育种奠定

坚实基础。
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ｏｆｐｅｐｐｅｒ［Ｊ］．ＴｈｅｏｒｅｔｉｃａｌａｎｄＡｐｐｌｉｅｄＧｅｎｅｔｉｃｓ，２０２２，１３５（１０）：

３４５５－３４６８．

［５５］ＷａｎｇＪ，ＤａｉＹ，ＰａｎＬＺ，ｅｔａｌ．Ｆｉｎｅｍａｐｐｉｎｇａｎｄｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆ

ＣａＴＴＧ１，ａｃａｎｄｉｄａｔｅｇｅｎｅｔｈａｔｒｅｇｕｌａｔｅｓｔｈｅｈｙｐｏｃｏｔｙｌａｎｔｈｏｃｙａｎｉｎ

ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎｉｎＣａｐｓｉｃｕｍａｎｎｕｕｍ［Ｊ］．ＨｏｒｔｉｃｕｌｔｕｒａｌＰｌａｎｔＪｏｕｒｎａｌ，

２０２５，１１（１）：２６４－２７４．

［５６］ＢａｉＪＹ，ＣｈｅｎＢ，ＱｉＭＸ，ｅｔａｌ．ＱＴＬｍａｐｐｉｎｇａｎｄｃａｎｄｉｄａｔｅｇｅｎｅ

ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｍｉｃｒｏｓｐｏｒｅｅｍｂｒｙｏｇｅｎｅｓｉｓｉｎＣａｐｓｉｃｕｍ［Ｊ］．Ｅｕｐｈｙｔｉｃａ，

２０２２，２１９（１）：３．

［５７］李怡斐，段敏杰，黄任中，等．基于ＳＬＡＦ－Ｓｅｑ技术的辣椒抗炭

疽病ＱＴＬ定位分析及ＳＳＲ分子标记开发［Ｊ］．南方农业学报，

２０２５，５６（２）：６３３－６４２．

［５８］Ｈｕｌｓｅ－ＫｅｍｐＡＭ，ＡｓｈｒａｆｉＨ，ＰｌｉｅｓｋｅＪ，ｅｔａｌ．ＡＨａｐＭａｐｌｅａｄｓｔｏ

ａＣａｐｓｉｃｕｍａｎｎｕｕｍ ＳＮＰｉｎｆｉｎｉｕｍａｒｒａｙ：ａｎｅｗｔｏｏｌｆｏｒｐｅｐｐｅｒ

ｂｒｅｅｄｉｎｇ［Ｊ］．ＨｏｒｔｉｃｕｌｔｕｒｅＲｅｓｅａｒｃｈ，２０１６，３：１６０３６．

［５９］ＫｏｎｄｏＦ，ＫｕｍａｎｏｍｉｄｏＹ，ＤＡｎｄｒｅａＭ，ｅｔａｌ．Ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃｓｉｍｕｌａｔｉｏｎ

ｆｏｒｆｒｕｉｔ－ｒｅｌａｔｅｄｔｒａｉｔｓｉｎＦ１ｐｒｏｇｅｎｉｅｓｏｆｃｈｉｌｉｐｅｐｐｅｒｓ（Ｃａｐｓｉｃｕｍ

ａｎｎｕｕｍ） ｕｓｉｎｇｇｅｎｏｍｉｃｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｂａｓｅｄｓｏｌｅｌｙｏｎｐａｒｅｎｔａｌ

ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ［Ｊ］．ＭｏｌｅｃｕｌａｒＧｅｎｅｔｉｃｓａｎｄＧｅｎｏｍｉｃｓ，２０２５，３００

（１）：１５．

［６０］ＣｕｉＹＲ，ＬｉＲＤ，ＬｉＧＷ，ｅｔａｌ．Ｈｙｂｒｉｄｂｒｅｅｄｉｎｇｏｆｒｉｃｅｖｉａｇｅｎｏｍｉｃ

ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙＪｏｕｒｎａｌ，２０２０，１８（１）：５７－６７．

［６１］ＹａｎＪ，ＷａｎｇＸＦ．Ｍａｃｈｉｎｅｌｅａｒｎｉｎｇｂｒｉｄｇｅｓｏｍｉｃｓｓｃｉｅｎｃｅｓａｎｄ

ｐｌａｎｔｂｒｅｅｄｉｎｇ［Ｊ］．ＴｒｅｎｄｓｉｎＰｌａｎｔＳｃｉｅｎｃｅ，２０２３，２８（２）：１９９－

２１０．　

［６２］ＬｕｏＰ，ＷａｎｇＨＷ，ＮｉＺＹ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｏｍｉｃｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｏｆｙｉｅｌｄ

ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅａｍｏｎｇｓｉｎｇｌｅ－ｃｒｏｓｓｍａｉｚｅｈｙｂｒｉｄｓｕｓｉｎｇａｐａｒｔｉａｌ

ｄｉａｌｌｅｌｃｒｏｓｓｄｅｓｉｇｎ［Ｊ］．ＴｈｅＣｒｏｐＪｏｕｒｎａｌ，２０２３，１１（６）：１８８４－
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