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摘要　以１４１份玉米高代回交重组自交系群体(RIL)及受体亲本黄早四于２０１１年在黄冈市农业科学院试

验基地、２０１１和２０１２年在武汉市华中农业大学校内试验基地进行田间试验,对穗长、穗粗、株高、穗位高、吐丝

期、散粉期、雄穗分枝数等７个农艺性状进行 QTL分析.结果表明:７个农艺性状共检测到１８个主效 QTL,单个

QTL的贡献为９．７９％~３７．３５％,其中４个 QTL在多个环境下同时检测到,５个 QTL与前人的报道结果一致.
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　　玉米是重要的经济作物,也是遗传学研究中的

重要模式植物.株高、生育期等农艺性状与玉米的

产量和适应性有关.例如,穗长、穗粗与玉米的穗部

产量直接相关,穗位高与玉米的抗倒伏性密切相关,
而生育期与适应性有关,这些农艺性状可作为产量

和适应性的间接指标加以利用.因此,研究这些性

状的遗传规律,对于提高玉米的稳产性和适应性具

有重要的意义.
截至目前,对于玉米产量和产量相关性状,国内

外已有了较为深入的研究,定位了大量的 QTL位

点[１Ｇ２].对于株高、穗位高、吐丝/散粉期等农艺性状

在玉米[３Ｇ５]、水稻[６]和番茄[７]中也有一些报道,但直

接应用于作物尤其是玉米遗传改良上的 QTL位点

不是很多,因而进一步发掘和鉴定控制这些性状的

QTL,对于实现这些性状 QTL的图位克隆以及遗

传改良应用具有一定的理论意义和应用价值.
在玉米上一般利用F２∶３、RIL等群体对农艺性

状进行定位分析,而利用高代回交 RIL群体进行基

因定位还未见报道.高代回交 RIL群体与一般的

RIL群体相比,由于经过多次回交,各系之间的遗传

差异相对较少,QTL 之间的互作少,因 此,检 测

QTL的位置和效应更为准确,并且也容易检测到新

的位点.本研究以玉米骨干自交系黄早四和热带材

料CML３４３构建的高代回交RIL群体为材料,对穗

长、穗粗、株高、穗位高、吐丝/散粉期、雄穗分枝数７
个农艺性状进行 QTL位点分析,并与前人的报道

进行比较,以进一步验证前人的结果并发掘控制这

些性状新的 QTL位点.

1　材料与方法

1.1　试验材料

利用我国玉米骨干自交系之一黄早四作为受体

亲 本,从 国 际 玉 米 小 麦 研 究 中 心 引 进 的 材 料

CML３４３为供体亲本,经杂交、２代回交以及６~７
代连续自交构建得到１４１份高代回交重组自交系群

体(RIL),该群体及受体亲本为本研究的试验材料.
1.2　田间试验与表型考察

１４１份高代回交重组自交系群体及受体亲本黄

早四于 ２０１１ 年 在 黄 冈 市 农 业 科 学 院 试 验 基 地

(２０１１HG)、２０１１(２０１１WH)和２０１２(２０１２WH)年在

武汉市华中农业大学校内试验基地进行田间试验.
采用完全随机区组设计,２次重复,单行区,行长

２．５m,行距６０cm,株距２５cm,每行１０株,常规大

田管理.散粉期、吐丝期以小区５０％的植株散粉、
吐丝为标准,每２d记载１次,并换算为从播种到散

粉/吐丝的天数,d;收获前在小区中选择生长正常的
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连续５个单株测量株高、穗位高、雄穗分枝数;成熟

后各小区收获５个果穗考察穗长和穗粗.
1.3　DNA 提取及分子标记检测

在苗期进行田间取样,采用CTAB法提取玉米

叶片DNA,将DNA质量浓度调至１０~５０ng/μL.
从 MaizeGDB(http://www．maizegdb．org)公

布的IBM２２００８Neighbors图谱上挑选出能均匀覆

盖玉米全基因组的２０１对具有多态性的SSR 标记

对群体进行基因型分析.

１０μL PCR 体 系 为:１０×Buffer１ μL,２５
mmol/μL MgCl２０．７５μL,１０mmol/LdNTP０．２５

μL,５pmol/μLSSR 引物１．２μL,ddH２O３．７４μL,

２０ng/μLDNA３μL,Taqpol０．１２μL(扩增前加入

１０μL 矿物油).在 PTCＧ１００ (MJResearch,INC
Massachusetts)PCR 仪上进行扩增,扩增程序为:

９４℃５min;９４℃４５s,５８℃４５s,７２℃４５s,３２个

循环;７２℃５min.扩增产物用６％聚丙烯酰胺凝

胶电泳进行电泳,银染显色.
1.4　数据分析

采用 MicrosoftExcel２０１０与SPSS１９．０对各

性状进行统计分析及相关性分析;采用 DPS统计软

件对各性状做两因素方差分析.利用 Windows
QTLIciMappingv３．２软件(http://www．isbreedＧ
ing．net),采用完备区间作图法(inclusivecomposite
intervalmapping)对RIL群体的７个农艺性状进行

QTL分析(１０００次permutation确定LOD阈值).

2　结果与分析

2.1　各农艺性状的表现

亲本黄早四及群体各性状的表现见表１.亲本

黄早四在黄冈试验点出苗不佳,没有纳入分析.武

汉试验点２０１２年各性状均低于２０１１年的结果,这
与２０１２年武汉试验点后期遭遇轻度干旱有关.

RIL群体中各性状表型值有较大的变异范围,
均符合或接近正态分布(表１),说明这些农艺性状

由多基因控制.
方差分析表明,所有性状在基因型间均具有极

显著差异(P＜０．００１),而环境间的差异均不显著;
基因型×环境互作性状中除吐丝期 (P＝０．００３)和
散粉期 (P＝ ０．００５)外,其余性状均未检测到显著

互作.
2.2　相关性分析

穗位高和株高、吐丝期与散粉期之间存在极显

表１　RIL群体及亲本黄早四农艺性状的田间表现１)

Table１　Performanceofthesevenagronomicaltraits

intheRILpopulationandHuangzao４

性状

Traits

黄早四

Huangzao４
Mean±SD

RIL群体

RILpopulation
Mean±SD Range Skew Kurt

PH/cm
１７０．８±１７．７ １２７．０~２１２．５ －０．１８－０．０６

１７２．３±０．４ １７２．８±１５．９ １３６．８~２１２．８ －０．０９－０．４２
１６４．８±４．０ １７６．８±１６．９ １３０．６~２２１．１ －０．０９－０．０１

EH/cm
６９．７±１３．５ ３７．５~１１７．５ ０．４１ ０．８９

６６．５±０．４ ６７．７±１１．７ ４５．４~１０６．８ ０．３５ －０．１４
６２．１±３．６ ６５．２±１１．７ ３７．５~１０４．５ ０．２０ ０．２３

PD/d
８１．７±２．９ ７３．０~８９．０ ０．２０ ０．３１

８５．０±０．０ ８２．５±４．６ ７２．０~９６．０ －０．０９－０．４７
７６．５±０．７ ８１．３±３．１ ７５．０~８９．０ ０．２６ －０．４８

SD/d
８２．０±３．３ ７３．０~９１．０ ０．４０ ０．４８

８５．５±０．７ ８３．１±４．９ ７２．０~９６．０ －０．０１－０．０３
７６．０±０．０ ８１．５±３．２ ７５．０~８９．０ ０．２６ －０．３６

TBN
１１．０±４．１ ５．０~２３．３ ０．９０ ０．１４

１１．７±０．７ １１．４±３．７ ３．５~２１．６ ０．５３ －０．１８
９．９±０．４ ９．３±３．１ ２．９~１８．０ ０．４７ －０．１５

ED/cm
３．９±０．４ ２．９~４．９ ０．００ ０．５４

４．０±０．２ ３．５±０．３ ２．６~４．７ ０．４７ １．４２
３．７±０．０ ３．４±０．３ １．８~４．４ －０．９３ ４．９６

EL/cm
１２．３±１．８ ７．５~１８．９ ０．５４ ２．００

１２．６±０．０ １１．０±１．６ ６．８~１５．０ ０．０２ ０．４４
１０．５±０．２ １１．８±１．６ ７．０~１５．３ －０．３６ ０．３４

　１)３行的数据分别为２０１１年黄冈、２０１１年武汉和２０１２年武汉

的结果,表内空白代表数据缺失.Datainthefirst,secondand

thirdrowwascollectedfrom Huanggangin２０１１,Wuhanin

２０１１,andWuhanin２０１２,respectively．TheblamksinthetaＧ

blerepresentmissingdata．PH:株高 Plantheight;EH:穗位

高 Earheight;PD:散粉期 Datetopollenshedding;SD:吐丝

期 Datetosilk;TBN:雄穗分枝数 Tasselbranchnumber;

ED:穗粗 Eardiameter;EL:穗长 Earlength．

著的正相关关系,前者相关系数为０．７７~０．８９,而后

者相关系数达到０．９２~０．９７.其他性状之间没有显

著相关或者相关程度不高(－０．１４＜r＜０．２０).此

外,同一性状在不同年份、不同地点间的相关分析表

明所有的性状年份间和地点间存在显著的正相关

(０．２１＜r＜０．８１),但ED、PD、SD年份和地点间的相

关性相对较弱(r＜０．３８)(表２).
2.3　QTL 分析

采用完备区间作图法对 RIL群体的７个农艺

性状进行 QTL分析,共检测到１８个主效 QTL,单
个 QTL解释的表型变异为９．７９％~３７．３５％.穗长

QTL检测到４个、穗粗 QTL检测到２个,其中穗长

QTLqEL２在武汉、黄冈重复检测到;２个穗粗 QTL
中的１个QTL位点由来自供体亲本CML３４３的等位

基因起增效作用,而４个穗长 QTL中的３个由受体

９
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亲本黄早四的等位基因起增效作用(图１、表３).另
外,穗粗 QTLqED９Ｇ２与穗长 QTLqEL９位于chr９

的同一标记区间,但起增效作用的等位基因却来自不

同亲本,这与二者相关性不显著的结果一致.
表２　同一性状不同地点、年份间的相关系数１)

Table２　Correlationcoefficientsofthetraitsunderdifferentlocationsoryears

穗粗 ED 穗长 EL 穗位高 EH 株高 PH 雄穗分枝数 TBN 散粉期 PD 吐丝期 SD
地点 Locations ０．２１∗ ０．４７∗∗ ０．７３∗∗ ０．７７∗∗ ０．８１∗∗ ０．３３∗∗ ０．３２∗∗

年份 Years ０．２１∗ ０．６７∗∗ ０．６５∗∗ ０．６７∗∗ ０．６６∗∗ ０．３７∗∗ ０．３８∗∗

　１)∗∗表示 在０．０１水平上显著相关;∗ 表示０．０５水平上显著相关.∗∗and∗representthatthecoefficientsignificantatthelevＧ

elofP＜０．０１orP＜０．０５,respectively．

　 穗长 Earlength;■穗粗 Eardiameter;●雄穗分枝数 Tasselbranchnumber; 穗位高 Earheight; 株高Plantheight; 吐丝期

Datetosilk; 散粉期 Datetopollenshedding．
图１　农艺性状QTL在玉米连锁图上的分布

Fig．１　Distributionofquantitativetraitlocus(QTL)forthesevenagronomicaltraitsonthemaize
linkagemap(IBM２００８Neighbors)

０１
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　　控制株高的 QTL 共检测到 ２ 个,其中 １ 个

QTL在两地重复检测到,增效等位基因来自黄早

四.穗位高检测到４个QTL,位于chr３上的qEH３
在３个环境中均检测到,来自供体亲本 CML３４３的

等位基因起增效作用.此外,控制株高的qPH７与

控制玉米穗位高的qEH７毗邻,说明 mmc０４１１位

点附近区域对玉米的株高及穗位高均有重要作用

(图１、表３).

散粉期检测到１个 QTL,吐丝期检测到２个

QTL,其中控制散粉期的qPD８与控制吐丝期的

qSD８处于同一标记区间umc１４５７~umc１２０２,来自

黄早四的等位基因同时缩短吐丝和散粉期(图１、
表３).

雄穗分枝数共检测到３个 QTL,其中有１个

QTL在２个环境中重复检测到,其增效作用的等位

基因来自黄早四(图１、表３).

表３　７个农艺性状的QTL定位分析

Table３　QTLforthesevenagronomicaltraits

性状

Traits
位点

QTL
染色体

Chr
标记区间

Flankingmarker
２０１１HG

LOD１)PVE/％２)Add３)

２０１１WH
LOD PVE/％ Add

２０１２WH
LOD PVE/％ Add

穗粗ED qED９Ｇ１ ９ bnlg１２７２~bnlg１５８３ ４．４０ １７．１０ １．３３
qED９Ｇ２ ９ phi０６５~nc１３４ ３．６７ ２７．９６ －２．３３

穗长 EL

qEL２ ２ umc１４６４~umc１５１６ ４．１１ ２６．４０ １．１０ ３．２４ １４．５９ ０．６７
qEL５ ５ umc２１６１~umc１３４９ ５．３６ ３７．３５ －１．５４
qEL７ ７ bnlg１０７０~bnlg４３４ ３．４５ ９．７９ ０．５９
qEL９ ９ phi０６５~nc１３４ ７．６４ ２５．５８ ０．９８

穗位高 EH

qEH２ ２ umc１００３~umc１０６５ ３．８２ １３．５２ －４．６９
qEH３ ３ mmc００２２~umc１９７３ ３．９３ ３５．４７ －８．９２ ６．７９ ３５．４２ －７．５１ ３．１３ １１．５０ －４．０６
qEH７ ７ mmc０４１１~bnlg１０７０ ７．４４ ２４．２７ ６．４４
qEH９ ９ umc１６３４~phi０６５ ４．３３ １４．８５ ５．９１

株高 PH qPH３ ３ bnlg１１４４~umc２３６９ ３．８８ １６．１８ －７．２６
qPH７ ７ bnlg６５７~mmc０４１１ ３．２８ １８．８７ ８．１３ ６．４４ ２６．７８ ９．１１

散粉期 PD qPD８ ８ umc１４５７~umc１２０２ ５．３６ １８．３４ －２．０６

吐丝期 SD qSD２ ２ umc１６２２~bnlg１０１７ ３．２１ ２２．２０ ２．９２
qSD８ ８ umc１４５７~umc１２０２ ３．８９ １２．５８ －１．８２

雄穗分枝数

TBN

qTBN１ １ bnlg２０８６~umc１２９７ ６．８０ ２２．８３ －２．４４
qTBN２ ２ bnlg１１７５~bnlg１９０９ １０．３５ ２１．５２ －２．３４
qTBN８ ８ umc１７８６~umc１０７５ ４．４６ １９．７５ １．７０ ５．２０ １６．９８ １．２９

　１)LOD:LOD值 Likelihoodofodd;２)PVE:贡献率 Variationexplained;３)Add为加性效应,正值表示该位点来自受体亲本的等位

基因起增效作用 Addrepresentsadditiveeffect,thepositivevaluesmeanallelefromtherecurrentparenthadpositiveeffect．

3　讨　论

本研究采用完备区间作图法,通过１０００次排

列测验确定 LOD阈值,共定位到１８个 QTL,除穗

粗、吐丝期和散粉期３个性状外,其他４个性状各有

１个 QTL位点在多个环境下同时检测到,这与相关

分析的结果基本相符(表２).各环境条件下同时检

测到的 QTL 数量较少,说明环境的影响较大(如
２０１２年在武汉的试验后期遭受轻度干旱);另外,可
能是LOD阈值较高所致.QTL定位的数目和位置

不同的检测方法有差异与其检测原理有关.单标记

法(singlemarkerapproach,SMA)是根据单因素方

差分析来检测各个标记位点不同基因型间的目标性

状差异是否显著,以此来判断标记与性状关联的方

法.完备区间作图法是复合区间作图法的一种,首
先对所有标记做逐步回归挑出重要的标记并估计其

效应,再利用逐步回归得到的线性模型校正表型数

据,它能有效地控制背景遗传变异对定位的影响[８],
因而使用完备区间作图法检测到的 QTL明显少于

单标记法.
Tuberosa等[９]认为,QTL 分析可为阐明性状

间的相关性提供有用信息.本研究 QTL定位的结

果发现:穗位高与株高 QTL 中有１个 QTL 位于

chr７的相同位置;控制散粉期的qPD８与吐丝期

qSD８也位于chr８相同区域.本研究结果也说明不

同性状 QTL 共定位与表型值相关分析的结果一

致,控制株高和穗位高的qPH７和qEH７,散粉和

吐丝的qPD８和qSD８应该为相同的基因,这２个

QTL位点具有一因多效性.
本 研 究 中 定 位 的 qPH３ 介 于 bnlg１１４４~

umc２３６９之间,这与 Bai等[１０]的定位及 Teng等[５]

克隆的株高主效 QTLqPH３．１可能位于同一位点.
定位到的控制穗位高的qEH２、qEH３ 与 Beavis
等[１１]检 测 到 的 位 点 也 一 致;控 制 穗 长 的 QTL
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qEL２、qEL７分别与 Li等[１２]检测到的qxELＧ２Ｇ１、

qxELＧ７Ｇ１处于相同的区域内.玉米等农作物许多

重要的农艺性状都受数量性状位点控制,遗传特性

比较复杂[１３].这些在多个环境、多个群体中均检测

到的 QTL可在作物遗传改良中加以应用.本研究

用高代回交 RIL群体检测到的与前人研究结果一

致的５个 QTL位点可以在分子标记辅助选择育种

中直接加以利用.此外,新检测到的１３个 QTL位

点有待于在更多环境和多种群体中进一步研究.
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MappingQTLsofsomeagronomictraitsinmaizewithapopulation
ofadvancedbackcrossingRILs

LIWenＧzhen　FENGXiaoＧmin　YANJinＧbo　HANChaoＧyi　SONGHui　YUEBing

NationalKeyLaboratoryofCropGeneticImprovement,HuazhongAgriculturalUniversity,

Wuhan４３００７０,China

Abstract　 Plantheight,earheight,earlength,eardiameter,tasselbranchnumber,datetosilkand
datetopollensheddingareimportantagronomicaltraitsinmaize．Inthisstudy,apopulationof１４１RIL
lineswasusedtomapquantitativetraitlocus(QTL)ofsevenagronomictraitsunderthreedifferentenＧ
vironments．Atotalof１８QTLsassociatedwiththeseventraitsweredetected．Individuallocusexplained
９．７９％to３７．３５％ofphenotypicvariance．Fourofthemweredetectedundermorethanoneenvironment,

and５QTLswerethesameasthosereportedpreviously．ItwillprovidebasisforimprovingtheseagroＧ
nomictraitsinmaize．

Keywords　maize(ZeamaysL．);agronomictrait;quantitativetraitlocus(QTL)
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