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玉米南方锈病抗性相关遗传区
段定位与候选基因预测
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摘 要：以抗、感自交系QB7866和QB5725为亲本构建的132份F2:3家系和包含142份温热玉米自交系组成的

关联群体为材料，利用简化基因组测序技术和包含6万个SNP标记的MaizeSNP50芯片，分别对F2:3家系和关联群体

进行基因型鉴定，对这两套群体的南方锈病抗性进行评价。结合连锁分析和全基因组关联分析，规模化鉴定控制玉

米南方锈病抗性的遗传区段，并对相关候选基因进行预测。结果表明，共鉴定到13个玉米南方锈病抗性相关QTL，
其中，贡献率大于10%的QTL两个。GWAS分析共检测到100个玉米南方锈病抗性相关QTNs。一致性分析发现3
个一致性遗传区段。候选基因预测发现，这些区段内存在4个候选基因，可作为下一步精细定位的靶标。

关键词：玉米；南方锈病；连锁分析；关联分析；候选基因

中图分类号：S513.035.3 文献标识码：A

Southern Corn Rust Related Genetic Segments Mapping and
Candidate Gene Prediction in Corn

NIE Lei1,2, HE Yue1,2, GUO Shuang1,2, WANG Dong1,2, TU Liang1,2, LIU Peng-fei2, LI Juan3,4, WANG An-gui2,
JIANG Yu-lin2,3, ZHU Yun-fang2, CHEN Ze-hui2, WU Xun2,3, GUO Xiang-yang2

(1. Agricultural College, Guizhou University, Guiyang 550025; 2. Institute of Upland Food Crops, Guizhou Academy
of Agricultural Sciences, Guiyang 550006; 3. Ministry of Agriculture and Rural Affairs Key Laboratory of Crop

Genetic Resources and Germplasm Innovation in Karst Region, Guiyang 550006; 4. Institute of Crop Germplasm
Resources, Guizhou Academy of Agricultural Sciences, Guiyang 550006, China)

Abstract: In this paper, 132 F2:3 offspring derived from cross of susceptible corn inbred line QB7866 and resis⁃
tant corn inbred line QB5725 and one associated population including 142 inbred lines were selected to be material,
which were genotyped using genome by sequencing(GBS) and MaizeSNP50 chip with 60 000 SNPs, the resistance of
these two populations to Southern corn rust was evaluated. By combining linkage analysis and genome-wide associa⁃
tion analysis, lots of Southern corn rust resistance segments and related candidate genes were identified. The results
showed that 13 QTL of the Southern corn rust were identified. Among these, 2 major QTL showed more than 10%
contribution to the Southern corn rust. A total of 100 significant QTNs were detected by using GWAS method. Three
concordant genetic segments were found by consistent analysis. Candidate gene prediction indicated the presence of
4 candidate genes within these segments, which can be target for further fine mapping.
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玉米南方锈病(Southern corn Rust，SCR)是由多

堆病锈菌(Puccinia polysora Underw)导致的真菌性病

害，夏孢子堆呈现浅褐色或肉桂褐色，圆形或椭圆

形，长 0.2～2.0 mm，萌发的最适宜温度在 24～
28 ℃，当温度超过了 36 ℃时则不会萌发[1]。该病害

病症主要密集于叶片正面，被侵染的玉米叶片上会

出现橙黄至棕黄色锈状病斑[2]。玉米南方锈病是一

种全球性的玉米叶部病害，对世界玉米产量造成显

著影响 [3]。近年来，玉米南方锈病在我国黄淮海夏

玉米区、西南春玉米等大面积暴发，并呈现逐年加重

趋势，特别是 2021-2023年，玉米南方锈病大暴发，

生产上缺乏抗病品种，大大增加了玉米生产风险，给

我国玉米生产造成巨大损失 [4]。因此，研究南方锈

病致病遗传机制，克隆并利用抗病基因进行育种改

良，对于提升我国锈病高发区玉米产量具有十分重

要的实践应用价值[5]。

连锁分析和关联分析已成为复杂数量性状基因

定位和候选基因挖掘的重要手段，可以整合定位精

度、评估 QTL效应和遗传多样性，突破QTL位点分

离和等位基因频率的限制，通过联合分析获得准确

的 QTL位点，从而更好地解析自然群体材料中目标

性状变异的遗传基础[6-8]。Mahuku等[9]以3个双亲分

离群体和 890个玉米自交系为材料，通过全基因组

关联分析(GWAS)和完备区间作图法分别在2、7和8
号染色体上鉴定出3个玉米焦油斑复合物抗性相关

的 SNPs和 1个主要QTLqRtsc8-1。Li等[10]以两个双

亲分离群体、258个玉米自交系和部分热带自交系

组成的关联群体为材料，通过复合区间作图法和

GWAS分析，共鉴定出21个与株高和穗位高相关的

QTL和 41个 SNPs。Zhang等[11]以Ye478×Qi319杂交

得到的 365 份重组自交系和 240 份由 Lancanster、
Reid、PB等组成玉米自交系为材料，通过复合区间

作图法和全基因组关联分析，共定位到26个玉米穗

粒性状相关的稳定 QTL 和 6 个稳定 SNPs。Wang
等[12]以两个RIL群体和 298个不同玉米自交系组成

的GWAS群体为材料，通过连锁分析和全基因组关

联研究共鉴定出 13个与玉米高产性状相关的QTL
和 8个显著的 SNPs。崔婷婷[13]等以 139个自然群体

和 150个重组自交系群体为材料，用 SNP和 SSR两

种标记结合QTL定位和关联分析两种方法对玉米

硝酸还原酶活性进行遗传分析，共检测到15个QTL
和 48个与硝酸还原酶显著关联的 SNP标记。周子

建等[14]以郑单958的双亲昌7-2与郑58构建的F2:3家

系和278份包含国内外主要血缘的自交系构建的关

联群体为材料，结合完备区间作图法和全基因组关

联分析，在多环境下共检测到两个多环境稳定的穗

长主效QTL和 219个与穗长显著相关的关联位点。

Wu[15]等以 6 595个重组自交系和 945个全球不同品

系组成的关联群体为试验材料，通过连锁分析和

GWAS方法，共鉴定出 125个与玉米雄性花序大小

相关的QTL和 965个QTNs。郭向阳等[16]以包含 226
份玉米自交系的关联群体和包含145份单片段代换

系的双亲分离群体为材料，通过连锁分析和全基因

组关联分析，在 3 种氮水平下共检测到 129个控制

株型相关性状变异的 QTNs和83个QTL。这些研究

为玉米重要性状相关遗传位点的定位和改良提供了

丰富的分子遗传学依据。比较不同研究结果发现，

不同研究者因为所用材料、标记类型和数量等差异，

所报道的结果也不尽相同。

因此，利用新的抗感自交系为材料，构建新的分

离群体，并结合温热改良关联群体为材料，鉴定新的

玉米抗南方锈病的遗传位点，可为深度解析玉米南

方锈病遗传机制提供更丰富的分子遗传学依据。本

研究以包含142份温热玉米骨干自交系组成的关联

群体和抗、感自交系QB5725和QB7866为亲本构建

的双亲分离家系为材料，利用包含60 000个SNPs标
记的 MaizeSNP50 芯片对关联群体进行基因型鉴

定。利用简化基因组测序(GBS)技术对包含 132份

F2后代单株进行基因型鉴定。同时，对关联群体和

F2:3家系进行南方锈病抗性多年多点评价。结合全

基因组关联分析(GWAS)和连锁分析策略，规模化鉴

定玉米南方锈病抗性相关遗传区段，揭示其遗传效

应。在此基础上，利用生物信息学分析方法鉴定玉

米南方锈病抗性关键遗传区段和候选基因，为初步

解析南方锈病抗性基因遗传基础提供更丰富的理论

支持。

1 材料与方法

1.1 试验材料

本试验所用材料包含关联分析群体和 F2:3群

体。F2:3群体亲本经贵州省植物保护研究所鉴定结

果，QB7866表现为高感(HS)南方锈病，QB5725表现

为抗(R)南方锈病。关联分析群体包含142份温热改

良骨干玉米自交系，其中包括 Suwan、Tuxpeno种质

等为代表的热带自交系如T32、QR273、QB446等 34
份，温带种质典型自交系如B73、Mo17、黄早四、齐

319、HCL645等74份，以及34份温热改良系。

1.2 试验方法

1.2.1 田间试验设计

关联群体：2021-2022年，将包含 142份温热玉
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米自交系组成的关联分析群体分别种植于海南省崖

州区崖城村(海拔 11 m，18.36°N，109.16°E)、云南省

文山壮族苗族自治州 (海拔 1 368 m，23.35° N，

104.25°E)、云南省墨江哈尼族自治县(海拔1 292 m，

23.46° N，101.67° E)，自然环境下进行玉米南方锈病

抗性鉴定。

F2:3群体：2022-2023年，将 132份 F2:3家系分别

种于海南省崖州区崖城村 (海拔 11 m，18.36°N，

109.16°E)、海南省海棠区藤桥村(海拔 294 m，18.24°
N，109.44°E)、河南省安阳市滑县 (海拔 1 632 m，

35.58°N，114.52°E)，并对F2:3家系进行人工接种鉴定

和玉米南方锈病抗性评价。

试验均采用完全随机区组设计，行长3 m，行距

65 cm，株距20 cm，3次重复。田间管理与当地大田

管理一致。

1.2.2 田间病害调查

玉米进入乳熟期时，进行南方锈病抗性表型鉴

定。参照王晓鸣[17]的评价办法对玉米南方锈病进行

评价，即以玉米果穗的上下部位的 3 叶为准，观察植

株叶片总体发病面积及发病程度，采用 5个级别对

病害症状进行评价(表1)，逐份记载病级。

表1 玉米南方锈病病害分级标准

Table 1 Grading standards for southern rust disease of corn
病情级别

Disease level
1
3
5
7
9

抗 性

Resistance
HR
R
MR
S
HS

症状描述

Symptom description
叶片上无或极少孢子堆

叶片有少量孢子堆，占叶面积25%
叶片有中量孢子堆，占叶面积26%～50%
叶片有大量孢子堆，占叶面积51%～75%
叶片有大量孢子堆，占叶面积76%～100%，叶片枯死

1.2.3 数据分析

采用Microsoft Excel 2019和 SAS 9.2软件对表

型数据进行描述性统计和方差分析等，使用QTL Ic⁃
iMapping 4.1软件估算不同环境中玉米南方锈病抗

性的广义遗传率(H2，Broad-sense Heritability)[18]。
1.2.4 基因型鉴定

DNA提取、质量检测和GBS测序委托北京康普

生生物有限公司完成，具体操作依据吴迅等[19]描述

的方法执行。即在玉米F2植株 5叶期时，取各单株

幼嫩叶，采用改良CTAB法提取基因组DNA[20]；利用

简化基因组测序技术(GBS)对每个单株的基因型进

行鉴定。针对关联分析群体的基因型鉴定本课题组

前期已经完成。

1.2.5 QTL定位

采用 IciMapping 4.1软件中的完备区间作图法

(ICIM)对玉米抗南方锈病进行QTL检测，步长为1 cM，

随机抽样1 000例，阈值为2.5。QTL的命名参照Mc⁃
Couch等的方法，格式为q+性状英文缩写字母+染色

体+序号。

1.2.6 GWAS分析

根据最小等位基因频率(Minor allele frequency，
MAF)>0.05、样本缺失率<20%的标准对关联分析群

体进行基因型筛选，获得43 253个高质量SNPs标记，

用于GWAS分析。利用GAPIT(https://www.r-project.
org/)程序包的混合线性模型(MLM)对锈病抗性相关

位点进行全基因组扫描。

1.2.7 候选基因预测

结合关联分析、连锁分析以及玉米B73参考基

因组中的物理位置Ref Gen_v4(https://maizegdb.org/)
和功能基因组数据库，对一致性遗传区段进行候选

基因分析，鉴定控制目标性状相关基因所在染色体

区段，并与公共数据库研究结果进行比较，预测相关

候选基因。利用生物学信息分析方法，预测南方锈

病抗性相关候选基因。

2 结果与分析

2.1 南方锈病抗性表型分析

2.1.1 F2:3群体抗病性分析

F2:3群体及其亲本抗南方锈病表型鉴定结果统

计分析结果列于表2和表3。QB5725表型鉴定为高

抗或抗南方锈病，QB7866表型鉴定为高感南方锈

病。不同环境下 132份 F2:3群体抗病表型鉴定结果

显示，藤桥环境下有 90个家系表现为抗，42个家系

表现为感，卡方检验结果为3.27；滑县环境下有91个
家系表现为抗，有 41个家系表现为感，卡方检验结

果为 2.59。其P值均大于 0.05，说明F2:3群体的抗感



分离符合 3∶1的遗传规律。鉴定结果比较发现，F2:3

群体在抗性分离上显著偏向于抗病亲本QB5725，群
体中的南方锈病抗性出现超亲分离现象，且不同家

系间抗性差异较大，表型数据主要集中在 3、5、7的
3个抗病等级，说明南方锈病抗性为多基因控制的

数量性状。其偏度和峰度绝对值均小于 1，抗性分

布为正态分布，符合QTL定位要求。

对 F2:3群体表型数据进行方差分析(表 4)，从抗

南方锈病这一性状各指标的变异大小看，基因型P

值小于环境P值，且基因型P<0.001，达1%极显著水

平，环境P=0.386，说明基因型引起群体中南方锈病

抗性的变异大于环境的影响，环境引起的表型变异

很小，可以对抗病QTL进行遗传分析。该群体遗传

力在不同环境中相差不大，分别为87.67%、86.54%、

84.87%，说明该群体中抗南方锈病表型差异主要是

由遗传因素控制的。

表2 QB7866×QB5725 F2:3家系的抗病性统计分析

Table 2 The statistical analysis of disease resistance of QB7866×QB5725 F2:3 family lines

环 境

Environment

崖 城

藤 桥

滑 县

总株数

Total number

132
132
132

各抗级株数(株)
Number of single scale

1
4
5
5

3
42
44
37

5
42
41
49

7
29
24
23

9
15
18
18

χ2

(3∶1)

4.89
3.27
2.59

P 值

P value

0.027
0.070
0.108

表3 亲本及F2:3群体的抗性表现

Table 3 Resistance performance of parents and F2:3 population

环 境

Environment

崖 城

藤 桥

滑 县

亲 本

Parent
QB5725
均值

1.0
1.5
2.0

QB7866
均值

7.5
8.0
8.5

F2:3群体

F2:3 population
平均值±标(%)准误

Mean±SD
5.14±0.18
5.09±0.19
5.18±0.18

偏 度

Skewness
0.30
0.36
0.31

峰 度

Kurtosis
-0.78
-0.80
-0.64

变异系数(%)
CV

41.17
43.38
41.43

遗传力(%)
H2

87.67
86.54
84.87

表4 F2:3群体南方锈病抗性方差分析

Table 4 Analysis of variance of SCR resistance of F2:3 population
变异来源

Source
基因型

环 境

基因型×环境

误 差

总变异

平方和

Sum of squares
4 141.215

4.429
2 031.348
1 840.000
8 016.992

自由度

DF
131

2
262
792

1 187

均 方

Mean squares
31.612
2.215
7.753
2.323

F值

F value
13.607***
0.953**
3.337***

P值

P value(>F)
<0.001
0.386

<0.001

2.1.2 关联群体抗病性分析

针对142份关联群体的抗南方锈病鉴定结果列

于表 5。结果显示，该群体的抗病鉴定范围在 1～
9级，主要集中在 3、5、7的 3个抗病等级。峰度、偏

度绝对值均小于 1，表明该群体符合数量性状的典

型特征。抗病性遗传力在不同环境中分别为

93.37%、88.90%、86.36%。联合方差结果表明，不同

环境和不同基因型间的抗病性差异均呈极显著水平

(P≤0.001)。南方锈病抗性的基因型、环境、基因型

与环境互作效应平方和分别占总平方和的38.23%、

1.52%、45.67%(表6)。
2.2 高密度物理图谱构建

按照如下标准对检测到的 SNP标记进行过滤，

去掉不合格数据：①缺失率大于20%；②最小等位基

因频率(MAF<0.05)；③具有确定物理图距。最后获

得 180 358个高质量 SNPs，均匀地分布在 10条染色
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2.3 F2:3群体QTL定位

利用构建的遗传连锁图谱，采用完备区间作图

法对F2:3群体进行抗南方锈病QTL检测(表7)。共鉴

定出 13 个南方锈病抗性相关 QTL，包括 qSCR3、

qSCR4-1、qSCR5、qSCR9、qSCR10、qSCR1-1、qSCR1-

2、qSCR2-1、qSCR2-2、qSCR4-2、qSCR4-3、qSCR8和

qSCR1-3，分别位于第 1、2、3、4、5、8、9和 10连锁群

上，LOD值介于 2.52～3.31，可解释 2.90%～13.36%
的表型变异。贡献率大于 10%以上的QTL共有两

个，分别为 qSCR8和 qSCR1-3。基因作用方式以加

性效应为主，其中，7个QTL的增效等位基因来自

QB5725，6个QTL的增效等位基因来自QB7866。

表5 关联群体的抗性表现

Table 5 Resistance performance of associated population

环 境

Environment

墨江

文山

崖城

总株数

Total number

142
142
142

各抗级株数(株)
Number of single scale

1

30
12
19

3

33
63
38

5

40
39
41

7

24
23
41

9

15
5
3

关联群体

Related population
平均值±标准误(%)

Mean±SD
4.51±0.22
4.24±1.95
4.60±0.18

偏 度

Skewness
0.21
0.50

-0.15

峰 度

Kurtosis
-0.99
-0.28
-0.97

变异系数(%)
CV

57.46
45.90
46.56

遗传力(%)
H2

93.37
88.90
86.36

表6 关联群体南方锈病抗性方差分析

Table 6 The SCR resistance variance analysis of associated population
变异来源

Source
基因型

环 境

基因型×环境

误 差

总变异

平方和

Sum of squares
2 965.296
117.659

3 541.897
1 130.667
7 755.518

自由度

DF
141

2
282
852

1 277

均 方

Mean squares
21.030
58.829
12.560
1.327

占比(%)
Percentage of total SS

38.23
1.52

45.67
14.58

F值

F value
15.847***
44.330***
9.464***

体上。各染色体上的标记数量表现为Chr1>Chr4>
Chr2>Chr3>Chr5>Chr7>Chr8>Chr9>Chr10>Chr6，其

数量分别为 26 406、23 174、21 805、19 582、16 948、
15 512、15 436、14 193、14 047、13 255。

表7 抗南方锈病QTL定位结果

Table 7 QTL mapping results of southern corn rust resistance
环 境

Environment
崖城

藤桥

滑县

位 点

QTL
qSCR3

qSCR4-1

qSCR5

qSCR9

qSCR10

qSCR1-1

qSCR1-2

qSCR2-1

qSCR2-2

qSCR4-2

qSCR4-3

qSCR8

qSCR1-3

染色体

Chromosome
3
4
5
9

10
1
1
2
2
4
4
8
1

物理区间(Mb)
Physical interval
213.08～213.11
138.27～138.30
145.91～146.05
149.00～149.28

2.98～3.03
31.91～32.23
34.05～34.06
55.93～56.18

160.00～160.03
157.27～157.34
104.26～104.37
19.02～19.06

157.05～157.12

阈 值

LOD
2.82
2.55
3.25
2.52
3.07
2.60
2.93
2.76
2.54
2.73
2.54
3.31
2.81

贡献率(%)
Variance

8.97
7.22
7.58
8.10
4.75
4.26
2.90
6.42
2.57
7.52
5.12

13.36
10.93

加性效应

Additive effect
-0.60
-0.60
-0.69
0.75
0.61

-0.98
-0.60
1.45
0.27

-0.49
-0.97
0.81
0.73



2.5 一致性遗传位点比较

发现33个与前人研究结果重合的一致性QTL，
初步预测出 4个锈病抗性候选基因结果，结合QTL
定位和GWAS分析结果，共鉴定出 3个一致性遗传

位点，分别是 PZE-102119036、PZE-105100244 和

SYN23703，位于玉米第2、5、9染色体上(表8)。与公

开数据库的比对发现，共检测到有8个QTL和25个
QTNs(表9)[22-29]。

注：A为墨江环境下的曼哈顿图(左)和Q-Q图(右)；B为文山环境下的曼哈顿图(左)和Q-Q图(右)；C为崖城环境下的曼哈顿图(左)和Q-Q图(右)。
Note: A is the Manhattan(left) and Q-Q(right) in the Mojiang environment, B is the Manhattan(left) and Q-Q(right) in the Wenshan environment, and C

is the Manhattan(left) and Q-Q(right) in the cliff city environment.
图1 不同环境下GWAS结果的曼哈顿图(左)和Q-Q图(右)

Fig.1 Manhattan plots(left) and Q-Q plots(right) of GWAS results in different environments

2.4 关联群体GWAS分析

GWAS分析结果表明(图 1)，在 3个环境下共检

测到 100 个 QTNs(P<0.001)与 SCR 显著相关，所有

QTNs都仅在单环境下被检测到。在墨江环境下，检

测到 22个与 SCR有关的QTNs，分别位于 1、3、4、5、

6、7、8和10号染色体上。在文山环境下，检测到57
个与SCR有关的QTNs，分别位于1、2、3、4、5、6、7、8
和9号染色体上。在崖城环境下，共检测到21个与

SCR有关的QTNs，分别位于1、2、4、5、6和10号染色

体上。

表8 QTNs标记附近的基因与QTL位点的整合

Table 8 Consensus results of the gene related to QTNs marker and QTL
染色体

Chromosome
2
5

9

QTL

qSCR2-2

qSCR5

qSCR9

物理区间(bp)
Physical interval

160 004 793～160 032 657
145 907 661～146 050 056

149 000 233～149 284 359

QTNs

PZE-102119036
PZE-105100244

SYN23703

位 置

Position
160028845
145326108

149278614

候选基因

Gene
Zm00001d005131

Zm00001d016132
Zm00001d048057

Zm00001d048063

Zm00001d048055

Zm00001d048059

Zm00001d048065

Zm00001d048061
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2.6 候选基因分析

在一致性分析结果的基础上，结合前人研究报

道，初步预测出 21个候选基因。基于MaizeGDB网

站数据库(http://maizegdb.org)对目标候选基因的生

物学功能进行分析，发现大部分候选基因所编码蛋

白参与植物生长发育、激素合成和营养成分转运等

生命进程 (表 10)。进一步分析发现，候选基因

Zm00001d051043编码 1种乙酰乳酸合成酶/氨基酸

结合蛋白，Zm00001d048059编码1种含NAC结构域

的蛋白，Zm00001d048061编码的蛋白是3-酮酰基-
CoA合酶，Zm00001d052185编码细胞周期蛋白D2-1
均参与激素代谢途径调控植物生长发育[30-33]。在9号
染色体检测到的QTN标记SYN23703不仅位于本研

究检测到的QTLqSCR9物理区间内，也位于QTLqL⁃
BC-chr9-3物理区间内。表明SYN23703可能是调控

SCR的关键区段，对其潜在基因的挖掘对于未来南方

锈病抗性育种具有实际意义。因此，通过一致性分析

和生物信息学分析，初步预测出 4个候选基因Zm-

00001d048055、Zm00001d048059、Zm00001d048061

和Zm00001d048065，可能是控制玉米南方锈病病表

型变异的相关基因。

3 结论与讨论

本文以高感玉米南方锈病自交系QB7866为母

本、抗玉米南方锈病自交系QB5725为父本构建的

132份F2:3家系以及142份由热带、温带、温热改良系

组成的自然关联群体为试验材料，结合3年5个环境

下的表型结果和QTL定位与GWAS分析结果，共定

位到13个南方锈病抗性QTL和100个QTNs，鉴定出

3 个锈病抗性一致性遗传区段，分别是 PZE-

表9 抗南方锈病QTL定位结果

Table 9 QTL mapping results of southern corn rust resistance
环 境

Environment
滑县、崖城

崖城

崖城

崖城、藤桥、

文山、墨江

藤桥

文山

文山

崖城、文山

崖城、墨江

染色体

Chromosome
1
2
3
4

8
9

9

9

10

位 点

QTL/SNP
qSCR1-3、PZE-101126302
SYN9292
qSCR3

qSCR4-1、qSCR4-2

qSCR4-3

PUT-163a-60396647-2946
PZE-104033002
PZA03598.1
PZE-104020883、SYN7941
qSCR8

PHM1871.19、SYN13050
SYN13048、SYN13044
SYN13051、SYN13043
PZE-109027784
PZE-109029767
PUT-163a-101389953-18
PZE-109037067
PZE-109036621
PZE-109036695
SYN35457
PZE-109037131
PZE-109032148
qSCR9、SYN25340
SYN23703
qSCR10、PZE-110000193

区间(Mb)
Interval

157.05～159.94
5.47

213.08～213.11
104.25～248.39

19.02～19.06
28.32～32.97

138.24～150.27

138.24～150.27

0.57～3.03

已发表位点

Published QTL
未命名

qSCR2.02/03

qSCR3

qLBC-chr4-2

QTL7

qSCR9

qLBC-chr9-1

qLBC-chr9-2

qSCR9.03

qLBC-chr9-3

qSCR10.01

qSCRCML496

参考区间(Mb)
Reference interval
93.19～194.11

SYN2692～SYN26838
212.50～217.50

5.76～245.09

15.71～134.89
22.50～35.50

68.99～147.74
97.25～102.80

135.61～154.67

3.15～4.55
0.00～16.20
2.36～3.66

参考文献

Reference
[22]
[23]
[24]
[25]

[26]
[24]
[25]

[25] [27]

[25]

[27]
[28]
[29]
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102119036、PZE-105100244、SYN23703。发现33个
与前人研究结果重合的一致性QTL，初步预测出4个
锈病抗性候选基因，其编码的蛋白具有合成激素等

生物学功能，可作为后续基因图位克隆和分子辅助

育种的候选靶标。这些结果可以为进一步研究玉米

抗南方锈病的分子机制提供重要的线索。

本研究结果在 1号染色体 157.05～157.12 Mb
和 159.94 Mb区间内分别定位到 1个抗玉米南方锈

病相关QTL：qSCR1-3和 PZE-101126302；在 3号染

色体212.5～217.5 Mb区间内定位到1个QTL：qSCR3，
区间为 213.08～213.11 Mb；在 4号染色体 104.25～
248.39 Mb区间内定位到8个南方锈病相关位点，分

别为 qSCR4-1、qSCR4-2、qSCR4-3、SYN7941、PUT-
163a-60396647-2946、PZE-104033002、PZA03598.1
和 PZE-104020883；在 8号染色体 19.02～19.06 Mb
区间定位到 1 个 QTL 为 qSCR8；在 9 号染色体

100.26～100.86 Mb区间内定位到 2个抗南方锈病

SNPs位点：PZE-109061692和 PZE-109061997。在

9 号染色体 10.91～51.71 Mb 区间内定位到 15 个

SNPs 位 点 ：PHM1871.19、PZE- 109037067、PZE-
109036621、PZE-109036695、SYN13050、SYN13048、
SYN13044、SYN13051、SYN13043、PZE-109027784、
SYN35457、PZE-109037131、PZE-109029767、PZE-
109032148和PUT-163a-101389953-18，1个抗南方

锈病QTL qSCR9；在 9号染色体 135.61～154.67 Mb
区间内定位到 13个位点：qSCR9、PZE-109061692、
PZE-109061997、SYN25340、PZE-109043533、PZE-
109043553、PZE- 109043536、 SYN38486、PZE-
109050554、SYN4507、PZE- 109050702、SYN25340
和SYN23703。

比较发现，本研究鉴定出一些控制玉米南方锈

病的一致性遗传区段。如在9号和10号染色体上定

位到一致性南方锈病抗性遗传区段，说明这个区域

可能是控制玉米抗南方锈病的重要位点。此外，本

研究还定位到一些新的与玉米南方锈病抗性相关的

QTL和QTNs，这些新位点分别在第 1、2和 5染色体

以及第3、5、6、7和8染色体上被检测到。这些研究

成果将为玉米抗南方锈病遗传机制解析提供新的理

论支持。
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