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甜玉米雄穗一级分枝数 ＱＴＬ定位
张姿丽，蒋　锋，刘鹏飞，陈青春，张　媛，王晓明

（仲恺农业工程学院 作物研究所，广东 广州 ５１０２２５）

摘要：【目的】为改良玉米雄穗性状．【方法】以雄穗一级分枝数有显著差异的超甜玉米自交系Ｔ４和Ｔ１９为亲本，构
建了包含２３２个单株的Ｆ２群体，考察雄穗一级分枝数，利用复合区间作图法进行 ＱＴＬ定位．【结果和结论】结果获
得一张包含７７个ＳＳＲ标记的遗传连锁图谱，全长８６８７ｃＭ，标记平均间距为１１２８ｃＭ，共检测到４个与超甜玉米
雄穗一级分枝数相关的ＱＴＬ位点，分别位于玉米第４、７、８染色体上，可解释５０８％ ～１７７１％的表型变异．主效
ＱＴＬ位点ｑＴＢＮ４位于第８染色体，可解释１７７１％的表型变异．这些ＱＴＬｓ将为雄穗一级分枝数的分子标记辅助选
择提供依据．
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　　玉米是异花授粉作物，雄穗是玉米生殖生长过
程中至关重要的器官，是与产量形成有关的重要农

艺性状之一［１］．雄穗和雌穗均为生殖器官，共同竞争
光合产物，较大的雄穗将生产大量花粉，浪费更多的

能量，前人研究证明玉米雄穗大小与籽粒产量之间

存在显著负相关［２］，而雄穗分枝数是雄穗大小的主

要决定因素．因此，剖析玉米雄穗分枝性状的遗传结

构、杂种优势等对保持父本的优良雄穗性状、指导玉

米育种、促进玉米生产具有重要的指导意义．
玉米雄穗性状属数量性状，大量研究表明其为

多基因控制［３］．随着玉米分子标记技术的发展，ＱＴＬ
定位方法大量应用于数量性状的研究，借助 ＱＴＬ作
图，确定玉米雄穗分枝数的主要控制基因位点及这

些基因之间的互作关系，能够对玉米的育种改良提



供实践指导和理论依据．Ｍｉｃｋｅｌｓｏｎ等［４］利用 Ｂ７３×
Ｍｏ１７群体对玉米雄穗分枝数和雄穗角度进行了基
因定位研究，共检测到 ６个与雄穗分枝数相关的
ＱＴＬ，其中位于第２染色体 ｕｍｃ５３ａ附近的主效 ＱＴＬ
位点，贡献率达 １９２％．汤华等［５］利用豫玉 ２２的
Ｆ２：３家系对玉米雄穗分枝数进行 ＱＴＬ定位，检测到９
个相关ＱＴＬ位点．高世斌等［６］利用玉米组合（Ｎ８７１
×９５２６）的Ｆ２：３家系，在干旱和正常２种环境条件下
共同检测到位于第５、７号染色体上控制雄穗分枝数
目的多个ＱＴＬ位点．迄今为止，在不同遗传背景、环
境条件下检测和定位到大量雄穗分枝数相关

ＱＴＬ［７１１］，研究结果不完全一致，ＱＴＬ的稳定性也很
少得到鉴定．有必要进一步发掘和鉴定玉米雄穗分
枝数相关ＱＴＬ，研究其分布和遗传效应以及稳定性．

本研究采用在雄穗分枝数存在显著差异的超甜

玉米自交系Ｔ４和Ｔ１９为亲本，组配 Ｆ２群体，构建分
子标记连锁图，对雄穗分枝数进行全基因组扫描，以

期检出贡献率较大的主效 ＱＴＬ位点，为分子标记辅
助选择提供依据，为进一步揭示雄穗分枝数的遗传

机理提供帮助，为甜玉米背景下改良玉米雄穗性状

育种提供有用信息．

１　材料与方法
１．１　材料

自交系Ｔ４和Ｔ１９，由仲恺农业工程学院玉米研
究室提供，基因型纯合．Ｔ４的平均雄穗一级分枝数为
１２５、Ｔ１９为２２８，两亲本雄穗一级分枝数差异极显
著．
１．２　田间试验

２００９年春，在仲恺农业工程学院钟村教学农场
选取土壤肥力均匀一致的田块，以 Ｔ４为母本（Ｐ１）、
Ｔ１９为父本（Ｐ２）进行杂交．２００９年秋，种植 Ｆ１，自交
获得Ｆ２果穗．２０１０年春，种植该组合Ｐ１、Ｐ２、Ｆ１和Ｆ２
代材料，行距０８ｍ、株距０３ｍ，周围设置保护行．
同时于大喇叭口期采集该组合亲本 Ｐ１、Ｐ２、Ｆ１和 Ｆ２
群体的幼嫩叶片，采用改良 ＣＴＡＢ法提取其
ＤＮＡ［１２］，稀释 ＤＮＡ浓度到２５ｎｇ·ｍＬ１用于 ＳＳＲ标
记检测．于散粉后２０ｄ调查雄穗一级分枝数，Ｐ１、Ｐ２
和Ｆ１各选取１０株调查一级分枝数．
１．３　ＳＳＲ标记分析及连锁图谱构建

根据国际玉米小麦改良中心网站（ｗｗｗ．ｍａｉｚｅｇ
ｄｂ．ｏｒｇ）公布的玉米ＳＳＲ引物序列，选取在染色体上
分布均匀的２５０对ＳＳＲ引物，检测Ｔ４和Ｔ１９基因组
之间的多态性，以 Ｆ２为作图群体构建遗传连锁图
谱．ＳＳＲ引物由上海 Ｓａｎｇｏｎ公司合成，参照 Ｚｈａｎｇ
等［１３］的方法进行ＰＣＲ扩增、产物电泳和银染．用Ｊｏｉｎ

Ｍａｐ３０软件分析标记间的连锁关系，最低ＬＯＤ值为
２５，最大遗传距离为５０ｃＭ，构建分子遗传图谱［１４］，采

用Ｋｏｓａｍｂｉ函数，遗传图距单位为 ｃＭ（ｃｅｎｔｉＭｏｒｇａｎ）．
１．４　ＱＴＬ分析及命名

雄穗一级分枝数性状平均数、标准差等采用 Ｍｉ
ｃｒｏｓｏｆｔＥｘｃｅｌ２００３进行统计分析．采用复合区间作图
法，利用 ＷｉｎｄｏｗｓＱＴＬＣａｒｔｏｇｒａｐｈｅｒＶ２０进行 ＱＴＬ
位点的检测并估计其效应值，通过１０００次排列来检
测ＱＴＬ位点的临界值，选用 ＬＯＤ值为２５［１５］．ＱＴＬ
命名方法参照 ＭｃＣｏｕｃｈ等［１６］的方法，雄穗分枝数

ＱＴＬ以ＴＢＮ（Ｔａｓｓｅｌｂｒａｎｃｈｎｕｍｂｅｒ）表示，不同位点
的ＱＴＬ则加数字“１”、“２”、“３”等加以区别．

２　结果与分析
２．１　雄穗一级分枝数表型变异

对Ｐ１、Ｐ２、Ｆ１和Ｆ２群体的雄穗一级分枝数进行
描述性统计分析，雄穗一级分枝数各统计量见表１．
因Ｐ１、Ｐ２和Ｆ１只选取了１０株进行表型鉴定，未统计
其变异系数、峰度和偏度，Ｆ１代的雄穗一级分枝数均
值为１７１０，双亲均值为１７６５，与双亲均值接近；Ｆ２
群体的雄穗一级分枝数均值为１８００，略高于双亲均
值，变幅为１０～２５，表现为超亲分离，其峰度值为 －
０５２，偏度值为 －０１０，均小于１，表现为正态分布，
符合ＱＴＬ定位的基本要求，可以进行ＱＴＬ检测．

表１　Ｐ１、Ｐ２、Ｆ１和Ｆ２群体雄穗一级分枝数的表型变异
Ｔａｂ．１　Ｔｈｅｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎｏｆｔａｓｓｅｌｐｒｉｍａｒｙｂｒａｎｃｈ

ｎｕｍｂｅｒｉｎＰ１，Ｐ２，Ｆ１ａｎｄＦ２ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

调查群体 均值 变幅 标准差变异系数 峰度 偏度

Ｐ１ １２．５０ １１～１３ １．２３
Ｐ２ ２２．８０ ２１～２３ ０．７９
Ｆ１ １７．１０ １５～１９ ２．４３
Ｆ２ １８．００ １０～２５ ６．３２ ３５．１１ －０．５２ －０．１０

２．２　ＳＳＲ标记连锁图谱构建
２５０对ＳＳＲ引物经筛选，得到 Ｔ４和 Ｔ１９之间有

多态性的引物８１对，均为共显性标记，用Ｊｏｉｎｍａｐ３０
软件对２３２单株的Ｆ２群体的８１个多态位点进行连
锁分析，得到１张含７７个位点全长８６８７ｃＭ的玉米
ＳＳＲ标记遗传连锁图谱，包含１０个连锁群，标记顺
序与ＩＢＭ２００８Ｎｅｉｇｈｂｏｒｓ的图谱相一致，定名为１０
条染色体，标记间的平均间距为１１２８ｃＭ（图１）．
２．３　甜玉米雄穗一级分枝数ＱＴＬ定位

２３２个Ｆ２群体的雄穗一级分枝数结合分子标记
连锁图信息，应用复合区间作图的方法共检测到 ４
个ＱＴＬ，分别位于第４、７、８染色体上（图１，表２）．其
中，在第４染色体检测到１个ＱＴＬ位点（ｑＴＢＮ１），可

１１１　第１期 　　　　　张姿丽，等：甜玉米雄穗一级分枝数ＱＴＬ定位 　　　　



解释６６１％的表型变异，加性效应值为－１１８；在第７
染色体上检测到２个位点（ｑＴＢＮ２和ｑＴＢＮ３），对表
型的贡献率分别为５０８％和５７９％，加性效应值分别
为－０８３和－０９３；主效ＱＴＬ位点，ｑＴＢＮ４位于第８

染色体，可解释１７７１％的表型变异，加性效应值为－
１６９．所检测到的４个ＱＴＬ位点的加性效应值均为负
值，说明雄穗一级分枝数少的亲本Ｔ４提供了４个雄穗
一级分枝数少的有利等位基因．

图１　甜玉米Ｆ２群体ＳＳＲ标记连锁遗传图谱及雄穗一级分枝数ＱＴＬ分布

Ｆｉｇ．１　ＳＳＲｇｅｎｅｔｉｃｌｉｎｋａｇｅｍａｐａｎｄｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｌｏｃａｔｉｏｎｏｆＱＴＬｃｌｕｓｔｅｒｓｆｏｒｔａｓｓｅｌｐｒｉｍａｒｙｂｒａｎｃｈｎｕｍｂｅｒｉｎＦ２ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｏｆｓｗｅｅｔｃｏｒｎｓ

表２　甜玉米Ｆ２群体复合区间法检测到的雄穗一级分枝数ＱＴＬ
Ｔａｂ．２　ＡｌｌＱＴＬｓｄｅｔｅｃｔｅｄｆｏｒＴＢＮｕｓｉｎｇｔｈｅｍｅｔｈｏｄｏｆＣＩＭ ｉｎＦ２ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｏｆｓｗｅｅｔｃｏｒｎｓ

ＱＴＬｓ 染色体位置 遗传距离／ｃＭ 标记区间 加性效应 显性效应 ＬＯＤ值 贡献率／％
ｑＴＢＮ１ Ｃｈｒ．４ ４１．０ ｕｍｃ１７５７－ｂｎｌｇ４９０ －１．１８ ０．２３ ４．００ ６．６１
ｑＴＢＮ２ Ｃｈｒ．７ ２９．６ ｕｍｃ１１３４－ｕｍｃ１３４２ －０．８３ ０．８４ ２．６６ ５．０８
ｑＴＢＮ３ Ｃｈｒ．７ ３５．２ ｕｍｃ１３０１－ｂｎｌｇ１８０５ －０．９３ ０．９１ ３．７３ ５．７９
ｑＴＢＮ４ Ｃｈｒ．８ ３１．９ ｕｍｃ１７２８－ｕｍｃ２０３１ －１．６９ ０．８２ ７．５８ １７．７１
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３　讨论与结论
玉米雄穗相关性状的研究［１１１，１７１９］，以及玉米雄

穗分枝数的遗传和 ＱＴＬ定位研究［４６，８９，１１，１９］已有报

道．Ｇｅｒａｌｄｉ等［２］的研究表明雄穗分枝数与产量呈负

相关（ｒ＝－０６５）［２］．Ｓｃｈｕｅｔｚ等［１７］与霍仕平等［１８］运

用经典数量遗传学方法研究了雄穗分枝数的遗传规

律和遗传力，结果认为雄穗分枝数遗传效应以加性为

主遗传力较高，狭义遗传力在４６％ ～８９％之间，在育
种中可以进行早代选择，而小的雄穗有利于玉米将更

多的能量转化为产量．本研究中考察了Ｐ１、Ｐ２、Ｆ１和Ｆ２
群体的雄穗一级分枝数，Ｆ１和Ｆ２的均值与双亲均值
差异均不大，说明雄穗一级分枝主要受基因间的加性

效应影响，选择雄穗一级分枝数少的亲本有利于选育

小雄穗杂交种，提高产量．
已有许多关于雄穗一级分枝数基因定位的报

道．汤华等［５］定位了９个玉米雄穗分枝数 ＱＴＬ，可解
释表型变异的５１３％ ～１２０１％，其中６个 ＱＴＬ来
自父本的等位基因有增效作用．Ｕｐａｄｙａｙｕｌａ等［１９］

２００６年利用ＢＣ１Ｓ１群体对玉米的雄穗长、雄穗质量
和雄穗分枝角度等１３个雄穗相关性状进行 ＱＴＬ定
位研究，在７０２ｂｉｎ位置检测到６个 ＱＴＬ位点与雄
穗性状有关．本研究中利用２个雄穗一级分枝数有
显著差异的超甜玉米自交系为亲本构建 Ｆ２群体，共
检测到４个雄穗分枝数 ＱＴＬｓ，分别位于第４、７、８染
色体上．其中，主效 ＱＴＬｑＴＢＮ４定位于第８条染色
体，表型贡献率为１７７１％．王迪等［９］的研究也发现，

第 ８染色体存在着环境稳定的雄穗分枝数相关
ＱＴＬ，与本研究中的位置一致，说明第８条染色体存
在控制雄穗一级分枝数的重要基因．ｑＴＢＮ３位于第
７染色体，与张志明等［８］定位的雄穗分枝数 ＱＴＬ存
在一个共同连锁标记ｂｎｌｇ１５５３，而王迪［９］在７０２ｂｉｎ
也检测到控制雄穗一级分枝数的 ＱＴＬ位点．因此，
７０２ｂｉｎ也存在影响雄穗一级分枝数的重要基因．本
研究也在第４和第７染色体发现了前人未检测到的
２个微效ＱＴＬ位点ｑＴＢＮ１和 ｑＴＢＮ３，其功能有待于
进一步验证．玉米雄穗一级分枝数是育种者选育品
种时的重要性状，少的雄穗一级分枝数意味着更高

的产量，本研究在甜玉米背景下检测到１个影响雄
穗一级分枝数的主效ＱＴＬ位点和１个前人有报道的
ＱＴＬ位点，为进一步进行玉米雄穗一级分枝数 ＱＴＬ
的精细定位和甜玉米小雄穗分子标记辅助选择育种

提供了基础和依据．
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