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两种供氮水平下玉米穗部性状的 QTL定位
刘建超，米国华，陈范骏
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% % % %摘 要： 以优良杂交种豫玉 22两亲本 Z3和 87-1为基础构建一套 F8家系的重组自交系群体为研究材料，在正
常供氮和低氮两种氮水平下进行田间试验，利用复合区间作图法对玉米穗长、穗行数、行粒数、百粒重和单穗粒数进
行 QTL定位分析。 两种氮水平下共定位到 24个玉米穗部性状的 QTL位点，其中正常供氮条件下定位到 13个 QTL，
低氮水平下定位到 11个 QTL，集中分布在第 1(8个 QTL)、第 5(6个 QTL)和第 8(5个 QTL)染色体上。 两种氮水平下共
位或紧密连锁的 QTL位点较少，表明玉米穗部性状在低氮水平下的遗传机制发生很大改变。 研究发现，第 1染色体
umc1122/bnlg1556位点是一个控制低氮水平下玉米单穗粒数的主效 QTL，单个 QTL可解释 19.7%的表型变异，该位
点还同时影响低氮水平下玉米穗长、穗行数和百粒重的表型。 与前人定位结果比较发现，该位点所在的染色体区域
是一个产量及氮效率相关性状的 QTL富集区，对此位点附近进行相关分子标记辅助选择，可能会在玉米氮高效分子
育种上有所突破。
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QTL Mapping of Ear Traits in Maize Grown under
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% % % % Abstract:%In%this%study,%an%F8%maize%RIL%population%derived%from%elite%hybrid%maize%YY22 (Z3×87-1)%was%used%
to%identify%the%QTLs%for%ear%traits%under%high (HN)%and%low%nitrogen (LN)%applications%in%the%field.%QTLs%for%ear%length
(EL),%row%number(RN),%kernel%number%per%row(KN),%100-kernel%weight%(KW)%and%kernel%weight%per%plant(KWP)%were%
identified%by%compositing%interval%mapping.%Totally%24%QTLs%were%detected,%13%QTLs%under%HN%and%11%QTLs%under%
LN%condition.%These%QTLs%clustered%mainly%in%chromosome%1(8%QTLs),%5(6%QTLs)%and%8(5%QTLs).%A%few%loci%were%de-
tected%under%both%LN%and%HN%applications%for%ear%traits,%suggesting%there%was%a%different%genetic%basis%controlling%ear%
traits%under%LN%versus%HN%condition%in%maize.%A%major%QTL%on%chromosome%1(umc1122/bnlg1556)%for%KWP%under%LN%
condition%explain%19.7%%of% the%phenotypic%variation.%This% locus%also%affected%EL,%KN%and%KW%under%LN%condition.%
Comparing%those%previously%reported%QTLs%in%the%same%chromosome%region,%we%found%that%umc1122/bnlg1556%was%a%
QTL-rich% region% for% grain% yield% and% N% efficiency% traits.% Marker-assisted% selection% (MAS)% for% this% region% may% be%
promising%for%breeding%N%efficient%maize%cultivars.
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氮素是限制玉米获得高产的最关键因素之一，
因此，在我国玉米生产中氮肥的施用量逐年增加，氮
肥的利用率却在明显下降。氮肥的过量投入，不仅是
对资源的浪费，而且还会带来严重的环境问题。面对
人口增长及世界粮食危机的压力， 必须提高氮素利
用效率，保证玉米高产高效。解决这一问题可以通过
两个途径来实现： 一是通过氮素资源综合管理的方
法，合理施用氮肥，提高氮素利用效率；二是从遗传
学角度出发，对玉米氮素利用效率进行遗传改良，选



育氮高效利用的品种。
大量研究表明， 氮效率是由多基因共同控制的

复杂的数量性状， 低氮水平下氮效率性状以加性效
应为主。 QTL定位是研究数量性状遗传控制的有效
方法， 对玉米氮效率相关性状的 QTL进行定位，从
而进行分子标记辅助选择育种是提高玉米氮利用效
率的可靠途径。目前，国内外已经在玉米氮效率 QTL
定位方面进行了很多研究工作， 得到了一些与低氮
水平及氮效率相关的 QTL位点。 然而，由于氮效率
本身的复杂性， 目前尚没有发现直接用于氮效率遗
传改良的 QTL位点。穗部性状是玉米产量的重要组
成部分，相关研究表明，不同氮水平下玉米穗部性状
有很大的变异。 分析不同氮水平下玉米穗部性状的
遗传变异，可以为玉米氮高效育种提供理论依据。

本研究利用 Z3×87-1 的 F8 代 RIL 群体为材
料，结合高密度的 SSR分子标记连锁图谱，对不同
氮水平下玉米穗长、穗行数、行粒数、百粒重和单穗
粒重进行了 QTL定位，并分析其遗传效应，揭示低
氮水平下玉米穗部性状的遗传基础， 为玉米氮高效
育种提供依据。

1% %材料与方法
1.1% %试验材料

以我国玉米生产上推广面积较大的优良杂交种
豫玉 22两个亲本 Z3和 87-1为基础构建一套 F8家
系的 RIL群体为研究材料，该群体由国家玉米改良
中心建立。 本次试验选择了 104个 RIL家系。 分子
标记连锁图谱由国家玉米改良中心构建， 该图谱包
括 260个 SSR标记，总图距 2%425.6%cM，平均遗传图

距 9.3%cM。
1.2% %田间试验设计

2005年 6月在北京市海淀区东北旺中国农业
大学试验站进行夏播试验。 0～30%cm土壤有机质含
量 23.0%g/kg、全氮 1.0%g/kg、速效磷 17.4%mg/kg、交换
性钾 157.5%mg/kg。 试验设正常供氮 180%kg/hm2(HN)
和不施氮(LN)两个处理，每个处理 3 次重复，单行
区，每行种植 13株玉米，行长 4%m，行距 50%cm，株距
30%cm，密度 60%000株 /hm2。 试验采用裂区设计，氮
水平为主区，RIL家系为副区。播前施基肥过磷酸钙
750%kg/hm2、氯化钾 135%kg/hm2；大喇叭口期，HN 区
追施尿素 391%kg/hm2，其他田间管理与大田相同。 9
月底玉米成熟后单行收获， 然后从每行中均匀挑出
5穗进行室内考种，涉及的穗部性状包括穗长、穗行
数、行粒数、百粒重和单穗粒重。
1.3% %数据分析

用 SPSS%13.0软件对表型数据进行统计及方差
分析， 取各性状 3次重复的平均值进行 QTL定位。
QTL 的检测采用 Windows%QTL%Cartographer%2.5 软
件，根据复合区间作图法中的模型 6，每 2%cM对各
性状进行全基因组扫描，以确定 QTL的数目以及在
染色体上的位置， 通过逐步回归指定解释给定性状
最大变异的 5个标记作为剩余因子， 在被检测区间
各开设一个 10%cM 的窗口。 根据 Churchill 等的方
法， 在 P<0.05水平下进行 1%000次的随机性测验，
以确定 QTL的 LOD阈值。

2% %结果与分析
2.1% %穗部性状表型结果分析

Z3 87-1
变异范围
Range

平均值
Mean

标准差
Standard%difference

偏 度
Skewness

峰 值
Kurtosis

高 氮 穗长(cm) 14.8 11.9 8.9～18.0 13.4 1.7 0.54 0.47

穗行数(行) 12.4 13.8 8.5～18.0 13.5 1.8 -0.49 0.78

行粒数(粒) 26.1 17.0 8.0～38.8 19.2 4.2 0.63 0.45

百粒重(g) 22.4 24.7 16.2～30.7 23.5 3.1 -0.67 0.65

穗粒重(g) 62.2 58.1 13.5～99.2 49.2 16.2 0.87 0.41

不施氮 穗长(cm) 14.2 10.8 7.4～17.5 12.4 1.7 0.37 -0.26

穗行数(行) 12.3 12.3 8.7～16.7 13.1 1.8 0.22 -0.38

行粒数(粒) 24.3 14.2 6.8～35.3 16.2 4.9 0.48 0.84

百粒重(g) 22.3 24.2 13.2～31.3 23.2 3.2 -0.34 0.56

穗粒重(g) 53.5 41.4 8.6～92.1 40.8 16.1 0.29 0.71

氮水平
N%level

性 状
Trait

亲本 Parents 重组自交系群体 RIL

表 1%%%%两种氮水平下亲本及重组自交系群体各性状表现
Table%1%%%%Phenotypes%of%the%parents%and%RIL%population%under%two%N%applications
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从表 1中看出，在正常供氮条件下，两个亲本之
间单穗粒重没有差异， 而在不施氮条件下 Z3的单
穗粒重显著高于 87-1， 说明 Z3对低氮的敏感程度
低于 87-1，即 Z3在低氮条件下具有较高的氮效率。
比较两种氮水平下 Z3和 87-1在穗长、穗行数、行粒
数、百粒重 4个穗部性状的表型值，发现两个亲本的
百粒重在不同供氮水平下差异均不显著，Z3的穗行
数在不施氮下没有减少， 穗长和行粒数的减少幅度
也显著低于 87-1， 因此，Z3在低氮下表现出了较高
的单穗粒重。 重组自交系群体在两种氮水平下的表
现和亲本类似， 不同氮水平之间百粒重在重组自交
系群体中没有差异，而穗长、穗行数、行粒数和单穗

粒重在不施氮水平下的表现均显著低于正常供氮。
RIL 群体 5 个穗部性状的平均值基本介于双亲之
间，不同家系间的表型值变异幅度很大，说明穗部性
状受基因型的影响较大。 RIL群体各性状的偏度和
峰值的绝对值均小于 1， 说明这些性状符合正态分
布，满足 QTL定位的要求。
2.2% % QTL定位分析

利用Windows%QTL%Cartographer%2.5软件， 采用
复合区间作图法， 对两种氮水平下 5个穗部性状进
行 QTL定位分析，共检测到 24个 QTL位点，包括正
常供氮水平下 13个，不施氮水平下 11个，分布于玉
米的第 1、2、4、5、8、9染色体上(表 2)。

穗 长 高 氮 5 umc2164.～ umc1155 3.98 -0.63 10.8
高 氮 8 umc1460.～ umc1562 3.13 0.55 8.9
不施氮 1 umc1122.～ bnlg1556 2.97 -0.57 10.7
不施氮 5 umc1155.～ umc1019 4.79 -0.67 13.3

穗行数 高 氮 1 bnlg1614.～ phi001 2.83 -0.55 8.9
高 氮 4 phi079.～ umc1896 3.01 0.62 11.2
不施氮 1 umc1122.～ bnlg1556 3.53 -1.07 12.2
不施氮 5 phi109188.～ umc2373 3.14 -0.58 10.1

行粒数 高 氮 8 bnlg1067.～ umc2147 5.15 -2.44 20.2
高 氮 9 umc1033.～ phi027 2.93 1.69 8.3
不施氮 8 umc2075.～ umc1615 3.59 -2.08 14.6

百粒重 高 氮 1 umc1169.～ bnlg1811 6.16 1.23 23.7
高 氮 1 umc1122.～ bnlg1556 7.11 -1.18 26.8
高 氮 2 umc1065.～ umc1755 4.44 0.91 17.7
高 氮 5 bnlg278.～ phi048 2.90 -1.14 6.0
不施氮 1 umc1122.～ bnlg1556 4.63 -1.20 18.6
不施氮 5 bnlg278.～ phi048 5.41 -1.51 20.3

穗粒重 高 氮 1 umc1354.～ phi097 3.86 7.49 20.5
高 氮 5 phi048.～ bnlg1306 3.02 -5.06 12.4
高 氮 8 umc2075.～ umc1615 3.03 -6.23 14.5
不施氮 1 umc1122.～ bnlg1556 5.01 -6.09 19.7
不施氮 2 bnlg2144.～ umc1464 7.50 7.42 28.0
不施氮 4 bnlg1937.～ nc005 3.67 5.76 11.9

性 状
Trait

氮水平
N%level

染色体
Chromosome

标记区间
Marker%interval

LOD
加性效应

Additive%effect
贡献率(%)

R2

表 2%%%%两种氮水平下玉米穗部性状的 QTL定位
Table%2%%%%QTL%detected%for%ear%traits%under%two%N%applications

不施氮 8 umc2147.～ umc2075 3.19 -4.70 13.1

注：加性效应值为正值表示母本 Z3的等位基因起增效作用；加性效应值为负值表示父本 87-1的等位基因起增效作用。
Note:%A%positive%value%means% that%Z3%carries% the%allele% for%an% increase% in% the% trait,% and%a%negative% value%means% that%87-1%carries% the% allele% for% an%

increase%in%the%trait.

2.2.1% %穗长
共定位到 4个穗长的 QTL。 正常供氮水平下检

测到 2个 QTL，位于第 5和第 8染色体上，分别解释
10.8%和 8.9%的表型变异； 不施氮水平下检测到 2

个 QTL，位于第 1和第 5染色体上，分别解释 10.7%
和 13.3%的表型变异。这 4个 QTL位点中，3个 QTL
位点的增效等位基因来自父本 87-1，另外一个 QTL
位点的增效等位基因来自母本 Z3。
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2.2.2% %穗行数
共定位到 4个穗行数的 QTL。 正常供氮水平下

检测到 2个 QTL，位于第 1和第 4染色体上，分别解
释 8.9%和 11.2%的表型变异；不施氮水平下检测到
2 个 QTL， 位于第 1 和第 5 染色体上， 分别解释
12.2%和 10.1%的表型变异。 这 4个 QTL位点中，3
个 QTL位点的增效等位基因来自父本 87-1，位于第
4染色体控制正常供氮水平下穗行数的 QTL位点的
增效等位基因来自母本 Z3。
2.2.3% %行粒数

共定位到 3个行粒数的 QTL。 正常供氮水平下
检测到 2个 QTL，位于第 8和第 9染色体上，分别
解释 20.2%和 8.3%的表型变异；不施氮水平下检测
到 1个 QTL，位于第 8染色体上，可解释 14.6%%的
表型变异。 这 3个 QTL位点中，2个 QTL位点的增
效等位基因来自父本 87-1，位于第 9染色体控制正
常供氮水平下行粒数的 QTL位点的增效等位基因
来自母本 Z3。
2.2.4% %百粒重

共定位到 6个百粒重的 QTL。 正常供氮水平下
检测到 4个 QTL，位于第 1、1、2和 5染色体上，可解
释 6.0%～26.8%%的表型变异；不施氮水平下检测到
2 个 QTL， 位于第 1 和第 5 染色体上， 分别解释
18.6%和 20.3%%的表型变异。这 6个 QTL%位点中，4
个 QTL位点的增效等位基因来自父本 87-1，另外 2
个 QTL位点的增效等位基因来自母本 Z3。
2.2.5% %单穗粒重

共定位到 7个单穗粒重的 QTL。 正常供氮水平
下检测到 3个 QTL，位于第 1、5和 8染色体上，可解
释 12.4%～20.5%的表型变异；不施氮水平下检测到
4 个 QTL， 位于第 1、2、4 和 8 染色体上， 可解释
11.9%～28.0%的表型变异。 这 7个 QTL位点中，4%
个 QTL位点的增效等位基因来自父本 87-1，另外 3
个 QTL位点的增效等位基因来自母本 Z3。

在本试验中，两种氮水平下共定位到 24个玉米
穗部性状的 QTL位点，这些 QTL位点成簇分布在染
色体上， 形成多个 QTL富集区。 如在第 1染色体
umc1122/bnlg1556 位点同时控制不施氮水平下穗
长、穗行数、穗粒重以及两种氮水平下的百粒重；第
5 染色体标记 umc2164 与 bnlg1306 区间可以同时
检测到控制两种氮水平下穗长和百粒重的 QTL以
及正常供氮水平下穗粒重的 QTL； 第 8染色体标记
bnlg1067 与 umc1360 区间可以同时检测到控制两
种氮水平下穗行数和穗粒重的 QTL。 利用这些 QTL

富集位点，可能会更高效地改良玉米产量性状，在今
后工作中应加强对这些染色体区段的选择。

3% %结论与讨论
在数量性状的 QTL研究中，由于基因与环境的

交互作用， 在同一定位群体中不同环境条件下检测
到的 QTL一致性很差。 Agrama等用 B73×G79组合
的 F2∶3群体在两种氮水平下对叶面积、株高、产量、
单株穗数、穗粒数、300粒重这些性状进行了 QTL定
位，共得到 44个 QTL%位点，其中只有 5个可以在两
种氮水平下同时检测到。本研究中，在两种氮水平下
共检测到 24个穗部性状的 QTL，在第 1和 5染色体
上共同检测到控制百粒重的 QTL， 这是由于两种氮
水平下百粒重之间没有差异造成的。另外，在第 5染
色体上共同检测到控制穗长的 QTL， 在第 8染色体
上共同检测到控制穗粒重的 QTL， 在其他位点上未
发现两种氮水平下同时控制某一性状的 QTL， 说明
穗部性状受氮素水平的影响很大。 对氮高效育种来
说，两种氮水平下均能检测到的 QTL表明该位点不
受环境(氮素)影响，利用该 QTL有可能在高、低氮水
平下同时提高玉米产量。 而在不施氮条件下特异检
测到的 QTL位点，可能与玉米耐低氮的遗传机制相
关，有利于提高玉米耐低氮特性。

挖掘稳定表达与氮效率相关的主效 QTL位点
是玉米氮高效分子改良的关键。 目前，通过生物信
息学和比较基因组学的手段， 利用图谱映射和元分
析方法， 可以把不同定位群体中的结果整合到公开
发表的玉米高密度分子标记遗传图谱(IBM图谱)上
(www.maizeGDB.org)，进而挖掘与氮效率相关的 QTL
位点。在本试验中，位于第 1染色体 umc1122/bnlg1556
标记之间定位到一个控制不施氮水平下玉米单穗粒
重的主效 QTL位点， 可解释 19.7%的表型变异，该
位点还同时影响穗长、穗行数和百粒重。前人研究表
明， 该染色体区域是玉米产量及其构成因子和氮效
率相关性状的富集区， 多个 QTL位点被整合在此，
表明该位点与产量形成密切相关。因此，对此染色体
区域还应进行分子标记辅助选择的研究， 以在玉米
氮高效育种上有所应用。
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环境的改变对遗传参数的大小会产生影响[18]。 在自
交系选育过程中， 可根据目标性状遗传力的大小确
定其选择世代。本研究发现，雄穗长和雄穗分枝数的
遗传力高，可在早代对其进行选择，为玉米株型育种
提供优良的亲本材料；棒三叶夹角的遗传力很低，适
宜在晚代进行选择。 本研究利用的黄改系中可以利
用 lx9801选育株高和雄穗长的杂交组合； 而对浚
926和浚 928需对其穗位偏高的性状进行改良，利
用其特殊配合力突出的优点； 自交系昌 7-2在株高
性状上的特殊配合力和总配合力效应都比较好，雄
穗分枝数也多，组配杂交组合时适合作父本；K17的
株高特殊配合力方差大，穗位高的总配合力效应小，
在降低穗位高方面具有利用潜力。
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