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玉米株型性状的 QTL 定位

徐德林，蔡一林，吕学高，代国丽，王国强，
王久光，孙海艳，覃鸿妮

(西南大学玉米研究所，农业部生物技术与作物品质改良重点实验室，重庆 400716)

% % % %摘 要： 以玉米自交系 L26和 095组配的 F2世代为作图群体，采用 SSR分子标记技术和复合区间作图法对玉
米茎粗等 7个株型性状进行基因定位。 共检出 21个 QTL，其中茎粗检测到 1个位点(qSD1)，穗位高、株高均检测到 3
个 QTL位点(qEH1-qEH3、qPH1-qPH3)，雄穗分枝数检测到 5个 QTL位点(qTBN1-qTBN5)，叶片数检测到 4个 QTL
位点(qLN1-qLN4)，叶型系数检测到 3个 QTL位点(qLSC1-qLSC3)，叶向值检测到 2个 QTL位点(qLOV1-qLOV2)。 21
个 QTL中，qTBN1、qTBN4、qLN1、qLN3、qLN4这 5个 QTL解释表型变异率超过 30％，表现出明显的主效 QTL效应。
研究还发现， 有 5个影响不同性状的 QTL位于染色体上相同标记区间内或与相同标记连锁， 分为 Ch3-2和 Ch8-1
两个区段，表现出了成簇分布的特性。
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% % % % Abstract:%In%this%paper,%21%QTLs,%related%to%plant%height,%ear%height,%stem%diameter,%tassel%branch%number,%leaf%
shape%coefficient,% leaf%number,% and% leaf% orientation%value%were% located%on% the%maize% linkage%map%constructed%by%F2%
population%of%L26%× 095%through%SSR%genotyping.%By%using% the%CIM(composite% interval%mapping)%algorithm,%1%-%5%
QTLs%were% identified% for% each% of% the% above% seven% plant-type-related% traits.%Among% the% 21%QTLs,% qTBN1,% qTBN4,%
qLN1,%qLN3%and%qLN4%accounted%for%over%30%percent%of%the%phenotypic%variance,%indicating%a%significant%characteris-
tics%of%major%genes,%and%these%21%QTLs%distributed%uniformly%among%the%10%maize%genomes.%Additionally,%three%QTLs%
related% to% ear% height(qEH2),% plant% height(qPH2),% and% leaf% number(qLN2)% were% all% located% between% bnlg1257% and%
umc2277,%and%two%QTLs%related%to%tassel%branch%number(qTBN5)%and%leaf%orientation%value(qLOV2)%were%both%located%
nearby% the%marker% of%mmc0001,%which% indicated% that% some%QTLs% controlled% related% phenotypic% traits% tended% to% be%
clustered%together.
% % % % Key words:%Maize;%Plant-type%traits;%SSR;%QTL%mapping

玉米株型是指玉米植株在空间的分布状态。 株
型不同会直接影响群体冠层内的光分布状况和群体
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的光能利用，最终导致产量的增减。 长期以来，玉米
育种家十分重视玉米株型的改良， 使之能充分利用
当地的自然和生态条件，最大限度地提高玉米产量。
玉米株型由植株高度、叶片大小与形状、叶片的着生
方式 3类性状所构成。 研究这些性状的遗传规律是
对株型进行改良的基本前提。近年来，许多学者对玉
米株型性状进行了广泛的遗传研究及 QTL 定位研
究[1～5]，株高和穗位高的 QTL研究较多[6]。 对于综合
各不同的株型性状解析联合分析的报道则相对较
少。 本研究以 7个株型性状上表型差异显著的自交
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系 L26和自交系 095组配的 F2世代为作图群体，运
用覆盖玉米全基因组的 SSR标记构建连锁图谱，以
检出与玉米株型性状相关的各个 QTL位点的紧密
连锁标记，并深入分析所检出的 QTL位点之间的相
互关系，为玉米株型性状的改良提供理论依据。

1% %材料与方法
1.1% %试验材料及田间设计

2006 年春用 L26 作母本、095 作父本组配 F1

代。 095是西南大学玉米研究所通过诱变育种方法
得到的玉米自交系。 2006年冬在海南种植 F1代，通
过自交获得 F2代，2007 年春在西南大学玉米研究
所试验场依次种植 P1(095)、P2(L26)、F1、F2%4个世代，
密度为 45%000 株 /hm2， 田间水肥管理与大田生产
相同。
1.2% %性状表型数据值测定

在乳熟期按常规方法测量 F2代共 186个单株
的茎粗、穗位高、株高、雄穗分枝数、单株叶片总数、
穗位下 1叶及以上所有叶片的长(L0，L1，L2，…，Ln)和
宽(W0，W1，W2，…，Wn)、穗位以上叶片叶基至最高点
的距离(即高点长，Lf2，Lf3，…，Lfn)、叶片与水平面的
夹角(α2，α3，α4，…，αn)。 按下式分别计算穗位下 1叶
及以上叶片的平均叶型系数和穗位以上叶片的叶
向值。

叶型系数 =(L0/W0+L1/W1+L2/W2+…+Ln/Wn)/(n+1)
% % % %叶向值 =(α2×Lf2/L2+α3×Lf3/L3+…+αn×Lfn/Ln)/
(n-1)
% % % %式中 L0指穗下 1叶的长，L1指穗位叶的长，W0

指穗下 1叶的宽，W1指穗位叶的宽，其余类推，n为
穗位叶及以上叶片的总数。
1.3% % SSR分子标记数据采集和 QTL分析

在苗期分别剪取 P1、P2、F1、F2单株叶片， 采用
Saghai-Maroof提出的 CTAB法抽提叶片 DNA[8]。 从
玉米基因组数据库 (http://www.maizegdb.org)中选取
覆盖玉米全基因组的 507对引物(由赛百盛和上海
生工两家公司合成)。对 507对 SSR引物进行亲本间
多态性引物的筛选， 将筛选出的 108对差异引物进
行作图群体标记带型数据采集， 用于连锁图谱的构
建和各性状的 QTLs分析。 用 JoinMap3.0[9]进行标记
连锁分析，LOD=2.0，重组率 0.4。 采用 Kosambi[10]作
图函数，利用绘图软件 MapChart%2.5%绘制连锁图。结
合分子标记和田间性状数据， 利用绘图软件 Win-
dows%QTL%Cartographer%2.0， 采用复合区间作图(CIM)
法，对 7个性状进行 QTLs检测，每个性状分别进行

1%000次的排列测验以确定 QTL的 LOD值，同时计
算每个 QTL位点的遗传效应及其对表型的贡献率。
基因的作用方式按 Stuber等[11]的标准判定。

2% %结果与分析
2.1% %组合 L26×095的遗传连锁图

507对均匀覆盖在基因组上的 SSR引物经亲本
L26 和 095 的多态性筛选共检测到 108 对差异引
物， 并最终构建出整合了 97 对 SSR 引物位点的
L26×095的遗传连锁图(图 1)。

从图 1可以看出，97对引物所构建的整合图谱
涉及 15个连锁群，其中 16对来自第 1染色体和 12
对来自第 3染色体的标记分别构建了 3个连锁群，
来自第 8染色体的 13对标记则构建出了 2个连锁
群， 而来自其他染色体的标记则只构建了一个连锁
群。 各连锁群长度 9.9～90.1%cM，含 2～13个标记位
点，总的遗传长度为 810.3%cM，约占玉米全基因组的
58.90%，标记间的平均距离为 8.27%cM。
2.2% %株型性状的 QTL分析

以 Joinmap%3.0 软件构建的 L26×095 组合 F2

群体的遗传连锁图，结合各性状的表型值，利用 QTL
定位软件 WinQTLCart2.0，选择 CIM 作图，以 LOD=%
2.0，对 7个性状进行 QTL定位，结果如表 1。

表 1的结果表明，L26与 095所构建的 F2群体
中，7个株型性状共检测到 21个 QTLs，其中茎粗仅
检测到 1个， 而雄穗分枝数则较多， 共检测到 5个
QTLs。

茎粗检测到 1 个位点 (qSD1)， 位于 Ch2 上
bnlg1940和 bnlg1520标记间， 染色体区段为 61.75%
cM与 76.78%cM间，可解释表型变异的 17.19%。母本
L26在该位点上起减小茎粗的作用， 作用方式为超
显性。

穗位高检测到 3个位点，分布于 Ch3-1、Ch3-2
和 Ch4， 各自位于 bnlg1019-umc1345、bnlg1257-%
umc2277和 umc2038-dupssr34， 染色体区段分别对
应为各染色体区段上的 53.9～73.0%cM、13.519～33.521%
cM 与 62.0～66.0%cM 间， 可分别解释表型变异的
24.38%、27.18％和 23.2%， 效应明显， 在 L26×095
组合中表现出一定的主效基因效应。 L26在 qEH1、
qEH2两个位点上起减小穗位高的作用， 而在 qEH3
位点上起增效的作用。 基因互作方式上 qEH1为超
显性，而后两者为部分显性。

株高检测到 3 个位点， 分布于 Ch2、Ch3-2 和
Ch10，连锁标记分别为 bnlg1940、bnlg1257-umc2277、
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umc1152-umc1380， 染色体区段分别对应为各染色
体区段上的 60.93～63.749%cM、16.519～26.521%cM、
40.1～50.1%cM间， 可分别解释表型变异的 23.24%、
22.5%和 25.14%，3个 QTL均表现出一定的主效基
因效应。 L26在 qPH1、qPH2两个位点上起降低株高
的作用，而在 qPH3位点上起增效的作用。基因互作
方式上 3个位点均为部分显性， 可见部分显性对株
高起着重要作用。

雄穗分枝数检测到 5个位点，分布于 Ch2、Ch4、

Ch6、Ch7、Ch8-1，连锁标记依次为 bnlg1006-umc1861、
dupssr34-umc1667 、 umc1014-umc1020 、 umc2332- %
umc1710 和 mmc0001， 染色体区段分别为各 0～8%
cM、65.219～70.219%cM、30.321～34.321%cM、50.304～
55.304%cM、15.0～19.0%cM， 可分别解释表型变异的
36.99%、24.47％、27.19％、33.82％和 25.79％， 均表
现为一定的主效效应。L26在 qTBN2、qTBN3、qTBN4
这 3个位点上起减效作用， 而在另外两个位点上起
增效作用。

图 1% %用 L26×095的 F2群体构建的遗传连锁图
Fig.1% % SSR%linkage%map%constructed%on%F2%population%derived%from%L26×095

29徐德林等：玉米株型性状的 QTL定位6期



加性效应
Additive

显性效应
Dominance

qSD1 Ch2 61.75～76.78 bnlg1940-bnlg1520 2.63 17.19 -0.36 0.51 OD

qEH1 Ch3-1 53.9～73.0 bnlg1019-umc1345 2.49 24.38 -4.24 5.24 OD

qEH2 Ch3-2 13.519～33.521 bnlg1257-umc2277 3.37 27.18 -8.05 2.47 PD

qEH3 Ch4 62.0～66.0 umc2038-dupssr34 3.05 23.20 7.49 -3.78 PD

qPH1 Ch2 60.93～63.75 bnlg1940 4.04 23.24 -11.52 5.48 PD

qPH2 Ch3-2 16.519～26.521 bnlg1257-umc2277 3.82 22.50 -11.07 6.27 PD

qPH3 Ch10 40.1～50.1 umc1152-umc1380 2.51 25.14 10.00 -6.34 PD

qTBN1 Ch2 0～8 bnlg1006-umc1861 2.61 36.99 3.22 -0.26 A

qTBN2 Ch4 65.219～70.219 dupssr34-umc1667 3.12 24.47 -1.34 -0.04 A

qTBN3 Ch6 30.321～34.321 umc1014-umc1020 3.98 27.19 -0.24 0.58 OD

qTBN4 Ch7 50.304～55.304 umc2332-umc1710 4.12 33.82 -2.48 2.72 D

qTBN5 Ch8-1 15.0～19.0 mmc0001 4.74 25.79 2.48 -1.41 PD

qLN1 Ch3-1 41.2～53.9 bnlg1117-bnlg1019 3.25 31.66 -0.43 0.17 PD

qLN2 Ch3-2 21.521～26.521 bnlg1257-umc2277 6.10 29.63 -0.48 -0.05 A

qLN3 Ch8-1 11.79～15.25 bnlg2046-bnlg2181 3.83 32.81 0.51 -0.29 PD

qLN4 Ch9 75.5～85.5 umc1867-umc1279 2.74 33.73 -0.24 0.50 OD

qLSC1 Ch7 36.495～40.495 umc1015-umc2332 44.77 7.83 -0.06 -1.69 OD

qLSC2 Ch8-1 16.9～20.0 mmc0001-bnlg162 46.51 11.33 -0.74 -1.27 OD

qLSC3 Ch8-1 53.2～56.8 bnlg1607 5.01 11.57 -0.66 -1.68 OD

qLOV1 Ch2 14.874～19.874 umc1861-umc2088 3.97 5.67 -1.52 -2.38 OD

qLOV2 Ch8-1 16.5～17.5 mmc0001 2.80 6.97 1.19 1.44 OD

注：+表示 L26等位基因的加性效应增加性状表型值，-表示 L26等位基因的加性效应减少性状表型值。
Note:%+and-,%A%positive%sign%of%the%additive%effect%indicates%that%the%allele%originated%from%L26%increases%the%numeric%value%of%the%trait,%A%negative%sign%

of%the%additive%effect%indicates%that%the%allele%originated%from%L26%decreases%the%numeric%value%of%the%trait.

QTL名称
QTL%name

位 点
Sites

染色体区段
Bin%of%chromosome

双侧标记
Flanking%markers

LOD值
LOD

解释性状变异率(%)
Explain%traits%%%
mutational%rate

遗传效应 Genetic%effect
基因效应
Gene%effect

表 1%%%%7个株型性状的 QTL分析结果
Table%1%%%%Results%of%QTL%analysis%on%the%7%traits

叶片数检测到 4 个 QTL， 分布在 Ch3-1、
Ch3-2、Ch8-1、Ch9上， 连锁标记依次为 bnlg1117-%
bnlg1019 、bnlg1257-umc2277 、bnlg2046-bnlg2181 、
umc1867-umc1279，各 QTL染色体区段分别为 41.2
～53.9% cM、21.521～26.521% cM、11.79～15.254% cM、
75.5～85.5%cM间，对性状表型变异的贡献率分别为
31.66%、29.63％、32.81％和 33.73％，4个 QTL 也都
表现为一定的主效基因效应。L26在 qLN3位点上起
增加叶片数作用， 而在其他位点上起减少叶片数作
用， 可见在组合 L26×095上起增加叶片数的主要
是父本自交系 095。

叶型系数共检测到 3 个 QTL， 分布在 Ch7、
Ch8-1、Ch8-1上，连锁标记依次为 umc1015-umc2332、
mmc0001-bnlg162、bnlg1607， 染色体区段分别为
36.495～40.495%cM、16.9～20.0% cM、53.2～56.8% cM，
对性状表型变异的贡献率分别达 7.83％、11.33％和
11.57％。 L26在这 3个位点上均起减效作用，即母

本自交系导致了杂交种叶片的叶长与叶宽比值的降
低。基因互作方式上 3个位点均为超显性，可见超显
性对叶形起着重要作用。 同时， 检测出的 qLSC1、
qLSC2两个位点的 LOD值分别为 44.77 和 46.506，
可见，这两个位点真实存在的可能性很大。

叶向值检测到两个 QTL， 分布在 Ch2、Ch8-1
上， 连锁标记依次为 umc1861-umc2088、mmc0001，
染色体区段分别为 14.874～19.874%cM、16.5～17.5%
cM，可分别解释表型变异的 5.67％和 6.97％。 父本
095在第 1个位点上起增效作用， 即父本在该位点
上使杂交种植株倾向于披散株型；而母本 L26在第
2个位点上使杂交种倾向于紧凑株型。 基因互作方
式上两个位点均为超显性，可见，超显性对株型起着
重要作用。
2.3% %控制不同性状的 QTL在染色体上的分布

本试验中检测到的 21个 QTL中有 5个影响不
同性状的 QTL位于染色体上相同标记区间内或与
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穗位高 qEH2 Ch3-2 bnlg1257-umc2277

株 高 qPH2 Ch3-2 bnlg1257-umc2277

叶片数 qLN2 Ch3-2 bnlg1257-umc2277

雄穗分枝数 qTBN5 Ch8-1 mmc0001

叶向值 qLOV2 Ch8-1 mmc0001

性 状
Trait

QTL位点
QTL%sites

连锁群
Linkage%groups

连锁标记
Linking%markers

表 2%%%%位于同一染色体相同标记区间内的不同性状的 QTL
Table%2%%%%QTLs%of%different%traits%linked%with%

%%the%same%flanking%markers

相同标记连锁，分为 2个区段 Ch3-2和 Ch8-1(表 2)。

从表 2可以看出，出现了不同性状的 QTL位于
染色体上相同标记区间内或与相同标记连锁的现
象。 可见， 在表型上达到显著相关的性状如株高与
穗位高， 其 QTL位点 qEH2与 qPH2位于染色体相
同标记 bnlg1257-umc2277区间。

3% %讨 论
3.1% %株型性状 QTL定位

已有研究报道， 穗位高共检测到 43个 QTL位
点 ,分布在除染色体 2以外的另 9条染色体上。 本
研究中， 穗位高检测到 3个 QTL位点， 分别位于 3
和 4染色体上， 这和张志明等研究控制株高的 QTL
只位于第 4染色体上有一定的差异， 可能的原因是
所用材料不同、遗传背景有差异。

目前已定位的株高 QTL位点已经达到 280个，
其中染色体 1和 3上分布的位点较多，分别为 35个
和 34个，染色体 8检测到 23个位点，染色体 5和 7
各分布有 22个位点。 在本研究中，株高检测到 3个
QTL位点，分别位于 2、3、10染色体上。 这和曹永国
等[12]的结果相似，进一步证明控制性状遗传的基因
受遗传背景的影响。 于永涛等[13]对比不同群体的株
高 QTL分析结果，同样发现来自不同材料的株高基
因在很大程度上是不同的， 说明株高性状遗传基础
的复杂性，必须对不同材料株型的 QTL定位分析才
有助于发现通用 QTL位点。

本研究中发现在第 2、4、7染色体上有决定雄穗
分枝数的 QTL分布，这与前人的研究一致。 此外本
研究还发现在第 6与第 8染色体上同样分布控制玉
米雄穗分枝数的 QTL位点，这一结果尚未见报道。
3.2% %不同性状的 QTL分布

本研究还发现不同性状的 QTL位点具有成簇

分布的趋势，如第 3染色体的 bnlg1257-umc2277标
记间聚集了控制玉米植株高度 (qPH2)、穗位高度
(qEH2)以及叶片数(qLN2)的 3 个 QTL 位点,且株高
和穗位高在表型上也达到显著相关。 Abler等[14]也提
出了相同的观点。 于永涛等对 3 个分离群体进行
QTL比较和定位分析也发现株高和穗位高的相关性
达 0.66%以上。 株高和穗位高的 QTL存在紧密连锁
的现象说明控制株高和穗位高的基因可能是一因多
效。因此，在今后的分子标记辅助选择育种中应同时
兼顾株高和穗位高这两个性状。 玉米数量性状的
QTL成簇分布原因有待进一步研究。
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