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甜玉米 ＬＣＹＥ等位基因多态性及功能分析
冯发强１，张　晶１，王青峰１，杨瑞春１，王国华１，李小琴１，２
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摘要：【目的】鉴定甜玉米材料中 ＬＣＹＥ基因的多态性和 β－胡萝卜素和类胡萝卜素含量的变异，为了解甜玉米
ＬＣＹＥ基因的等位基因功能及维生素Ａ源强化育种提供参考和依据．【方法】以４７份甜玉米自交系为材料，用高效
液相色谱法检测β－胡萝卜素和总类胡萝卜素的含量，扩增ＬＣＹＥ基因并测序，结合ＬＣＹＥ基因的测序结果和β－胡
萝卜素、总类胡萝卜素含量的表型值作关联分析．【结果和结论】在４７份甜玉米自交系的ＬＣＹＥ基因的测序结果中
共发现７５个多态性位点，其中４９个多态性位点分布在非编码区，２６个多态性位点分布于 ＬＣＹＥ基因的外显子区，
且均为ＳＮＰ，第５外显子区多态性位点最丰富，第４和第９外显子区未检测到多态性位点，其保守程度较高．关联分
析检测到与β－胡萝卜素相关联的位点３个，与总类胡萝卜素含量关联的位点６个，位点ｅｘｏｎ１２和ｅｘｏｎ５６与２种
表型极显著相关．本研究证明在甜玉米中ＬＣＹＥ基因与β－胡萝卜素和类胡萝卜素的合成显著相关，为甜玉米的维
生素Ａ源强化育种提供了理论基础．
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　　维生素Ａ是脂溶性醇类物质，是人类及动物所
必需的一种营养素．维生素 Ａ主要的生理功能包括
维持正常的视觉反应、维持上皮组织的正常形态与

功能、维持正常的骨骼发育、维护皮肤细胞功能的作

用等［１２］．维生素Ａ缺乏在世界范围内广泛存在，已
和铁缺乏、碘缺乏一同被定为世界性三大微量营养

素缺乏性疾病，正受到越来越多的关注［３］．植物组织
中并不直接含有维生素 Ａ，而是以维生素 Ａ源———
类胡萝卜素的形式存在，维生素 Ａ源能在人体内转
变为具有生理活性的维生素Ａ．

玉米Ｚｅａｍａｙｓ是富含维生素Ａ源的主要粮食作
物之一，其籽粒包含５种主要的类胡萝卜素：α－胡
萝卜素、β－胡萝卜素、β－隐黄质、叶黄素和玉米黄
质，这些类胡萝卜素９５％ ～９７％都位于胚乳中，１％
左右位于胚中［４］．人们利用类胡萝卜素合成突变体
及类胡萝卜素生物合成阻断的抑制剂，逐渐阐明了

类胡萝卜素的生物合成代谢途径［５］，其中ＰＳＹ、ＬＣＹＥ
和ＨＹＤ是重要的合成限速基因．Ｈａｒｊｅｓ等［５］采用关

联分析、连锁作图、表达分析及突变体分析的方法对

玉米类胡萝卜素合成途径中的关键限速基因 ＬＣＹＥ
进行了克隆，１个单拷贝的ＬＣＹＥ基因全长３６４０ｂｐ，
包含１０个外显子，位于第８号染色体８．０５Ｂｉｎ，其变
异可改变胡萝卜素合成途径 α－胡萝卜素分枝和
β－胡萝卜素分枝的流量，４个ＬＣＹＥ等位基因可解释
５８％的（α－胡萝卜素＋叶黄素）／（β－胡萝卜素＋β－
隐黄质＋玉米黄质）表型变异，可产生３倍的维生素
Ａ源活性差异．
　　目前国内鲜见对鲜食玉米材料进行 ＬＣＹＥ等位
基因多样性分析的报道，本研究以４７份甜玉米自交
系为材料，采用高效液相色谱法检测其β－胡萝卜素
和总类胡萝卜素的含量，在甜玉米的基因组中扩增

了ＬＣＹＥ基因，通过克隆测序对 ＬＣＹＥ基因进行遗传
变异分析，发现了新的等位基因，对 ＬＣＹＥ基因的遗
传多态性及功能进行分析，以期为甜玉米的维生素

Ａ源强化育种奠定基础．

１　材料与方法
１．１　材料

４７份甜玉米材料是由华南农业大学农学院甜玉
米组自行选育的骨干系，来源及表型多样．于 ２００９
年秋在华南农业大学增城实验基地种植，行长４ｍ、

宽０６７ｍ，每个基因型种植２行，顺序排列，田间管
理与大田管理基本相同．每个甜玉米通过自交授粉
保持基因型稳定，于授粉后第２１天每种基因型选取
５个无病虫害感染的果穗风干后脱粒、混匀，同一材
料取样３次，磨粉后避光保存于４℃冰箱．
１．２　类胡萝卜素的提取与检测

样品中类胡萝卜素的提取与检测均在中国农业

大学国家玉米改良中心实验室进行．类胡萝卜素的
提取方法参考 Ｅｇｅｓｅｌ等［６］的方法进行．采用高压液
相色谱法（ＨＰＬＣ）分离样品类胡萝卜素各组分，基于
外标法［７］构建的回归方程对样品类胡萝卜素各组分

含量进行量化分析．其标样由中国农业大学国家玉
米改良中心提供，液相色谱系统为日本岛津公司生

产的２００１Ｓｉｍｚｄｕ操作系统，色谱柱为反相 ＹＭＣ类
胡萝卜素Ｃ３０柱子（５μｍ，４６ｍｍ×２５０ｍｍ，Ｗａｔｅｒｓ
ｃｈｒｏｍａｔｏｇｒａｐｈｙ，Ｍｉｌｆｏｒｄ，ＭＡ）．采用等度洗脱，流速
是２ｍＬ·ｍｉｎ－１，柱温控制在３０℃，检测波长为４５０
ｎｍ．检测的类胡萝卜素组分有叶黄素、玉米黄质、β－
隐黄质、α－胡萝卜素和β－胡萝卜素共５种，总类胡
萝卜素含量等于５种成分含量之和．
１．３　ＤＮＡ的提取及主要试剂

采用改良 ＣＴＡＢ法提取叶片 ＤＮＡ［８］，叶片于大
喇叭口期采集、储存于－７０℃冰箱备用．

ＴａｑＤＮＡ聚合酶、ｄＮＴＰｓ、Ｂｕｆｆｅｒ、ＭｇＣｌ２等购自晶
美生物工程有限公司；ＵＮＩＱ１０柱式 ＤＮＡ胶回收试
剂盒购自上海生物工程公司，ｐＧＥＭＴＥａｓｙｖｅｃｔｏｒ试
剂盒购自Ｐｒｏｍｅｇａ公司，ＥｘＴａｑＤＮＡ聚合酶购自大
连宝生物工程公司，高保真 ＴａｑＤＮＡ聚合酶购自
Ｔｏｙｏｂｏ公司，ＤＬ２０００购自大连宝生物工程公司产
品；大肠杆菌 ＪＭ１０９感受态细胞由华南农业大学农
学院水稻研究室惠赠．引物合成及 ＰＣＲ产物测序由
北京奥科鼎盛生物科技公司完成．
１．４　引物设计和ＰＣＲ反应体系

用于扩增玉米 ＬＣＹＥ基因的引物序列信息由中
国农业大学国家玉米改良中心提供，将ＬＣＹＥ基因全
长分为９段，设计９对引物，引物位置及引物名称见
图１，扩增包括 ＬＣＹＥ基因的５′ＵＴＲ到３′ＵＴＲ，拼接
为全长为３６４０ｂｐ的片段，引物合成由北京奥科鼎
盛生物科技公司完成．
　　ＰＣＲ反应在 ＰＴＣ１００ＴＭＰＣＲ仪上完成，反应总
体系为２０μＬ，其中玉米材料基因组ＤＮＡ５０～６０ｎｇ，
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１０×ＰＣＲＢｕｆｆｅｒ（含 Ｍｇ２＋）２００μＬ，２５ｍｍｏｌ·Ｌ－１

ｄＮＴＰｓ０２０μＬ，２Ｕ·μＬ－１Ｔａｑ酶０５０μＬ，每种引
物质量浓度为３０ｎｇ·μＬ－１，ｄｄＨ２Ｏ１２３０μＬ．ＰＣＲ
扩增程序为：９４℃预变性５ｍｉｎ；９４℃ １ｍｉｎ、５５℃
１ｍｉｎ、７２℃ １ｍｉｎ，３５个循环；最后 ７２℃再延伸 ５
ｍｉｎ，不同的引物扩增时退火温度不同．经２０ｇ·Ｌ－１

的琼脂糖凝胶电泳检测后，产物用于克隆测序．

图１　ＬＣＹＥ基因结构及测序引物位置
Ｆｉｇ．１　ＴｈｅｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆＬＣＹＥｇｅｎｅａｎｄｔｈｅｐｏｓｉｔｉｏｎｏｆｓｅｑｕｅｎ

ｃｉｎｇｐｒｉｍｅｒｓ

１．５　ＰＣＲ产物的回收与纯化
从每种基因型中筛选２个典型单株进行ＰＣＲ扩

增及序列测定．用２０ｇ·Ｌ－１的琼脂糖凝胶分离 ＰＣＲ
产物，将目的带切下后用上海生物工程公司ＵＮＩＱ１０
柱式ＤＮＡ胶回收试剂盒纯化回收；对每个单株的
ＰＣＲ产物进行独立扩增、纯化，产物与 ｐＧＥＭＴ
Ｖｅｃｔｏｒｓｙｓｔｅｍ连接后转化到大肠杆菌感受态细胞，提
取质粒作为测序模板，每个基因型至少挑取２个克

隆子分别测序．测序反应由北京奥科鼎盛生物科技
公司完成．
１．６　ＤＮＡ序列分析及多态性位点功能分析

通过美国国家生物技术信息中心（ＮＣＢＩ，ｈｔｔｐ：
∥ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ）网站的 ＢＬＡＳＴ（Ｂａｓｉｃｌｏ
ｃａｌａｌｉｇｎｍｅｎｔｓｅａｒｃｈｔｏｏｌ）软件，将测序后获得的ＤＮＡ
序列与ＧｅｎＢａｎｋ数据库中公布的 ＬＣＹＥ基因进行序
列同源性比较，以鉴定所获得的 ＤＮＡ序列．采用
ＴＡＳＳＥＬ２．０中的 ＧＬＭ（Ｇｅｎｅｒａｌｌｉｎｅａｒｍｏｄｅｌ）模型结
合ＬＣＹＥ基因测序数据、群体结构数据和表型性状数
据进行标记－性状的关联分析，确定关联位点．

２　结果与分析
２．１　４７份甜玉米材料的类胡萝卜素含量变异

对４７份超甜玉米自交系籽粒类胡萝卜素各组分
含量进行了测定．结果（表１）表明，４７份甜玉米自交
系中β－胡萝卜素质量分数的均值为０８８μｇ·ｇ－１，
变幅为００２～４４８μｇ·ｇ－１，变异系数为１０４；总类
胡萝卜素质量分数的均值为２８９４μｇ·ｇ－１，变幅为
１４４～７５９８μｇ·ｇ－１，变异系数为０５４，不同基因
型的β－胡萝卜素和总类胡萝卜素含量存在显著差
异，４７份甜玉米中 β－胡萝卜素和总类胡萝卜素均
存在丰富的变异．

表１　４７份甜玉米材料β－类胡萝卜素和总类胡萝卜素含量
Ｔａｂ．１　Ｔｈｅｃｏｎｔｅｎｔｏｆβｃａｒｏｔｅｎｅａｎｄｔｏｔａｌｃａｒｏｔｅｎｏｉｄｉｎ４７ｓｗｅｅｔｃｏｒｎｌｉｎｅｓ ｗ／（μｇ·ｇ－１）

材料编号 β－胡萝卜素 总类胡萝卜素 材料编号 β－胡萝卜素 总类胡萝卜素

Ａ０１ ０．３３±０．００ １７．６１±１．１２ Ａ２５ ０．７８±０．２８ ２４．２５±２．４１
Ａ０２ １．０９±０．０７ ２８．１６±４．０３ Ａ２６ ０．６６±０．０３ ３２．８７±２．１３
Ａ０３ １．３４±０．１０ ２３．７６±０．７０ Ａ２７ ０．３７±０．２２ １４．６５±２．８２
Ａ０４ ０．２２±０．００ １１．０６±２．７３ Ａ２８ ０．４６±０．０３ ２３．５６±３．９０
Ａ０５ ４．４８±０．００ ７５．９８±２．０２ Ａ２９ ０．３１±０．０２ １８．４９±１．７７
Ａ０６ １．８６±０．１３ ６０．６２±５．３４ Ａ３０ ０．４４±０．０９ ２１．４８±１．４４
Ａ０７ ２．１７±０．３２ ３９．０５±０．５４ Ａ３１ ０．４１±０．０３ ２３．４９±１．０５
Ａ０８ ２．１３±０．４０ ３３．３６±１．６２ Ａ３２ ０．４３±０．０１ ２４．８６±０．１３
Ａ０９ ０．６８±０．０５ ５．８１±０．０４ Ａ３３ ０．５６±０．１４ ５７．５８±２．１３
Ａ１０ ０．９１±０．２２ ７．４６±１．９４ Ａ３４ ０．０６±０．０１ １９．８９±０．４５
Ａ１１ ０．６６±０．０１ ２０．３３±０．９７ Ａ３５ ０．０６±０．０１ １８．７０±２．５６
Ａ１２ ０．９８±０．１３ ２５．７８±１．０４ Ａ３６ ３．１４±０．３６ ４０．０５±１．５２
Ａ１３ ０．５３±０．０１ ２６．００±２．８０ Ａ３７ ３．６９±０．２３ ６７．１８±３．３４
Ａ１４ ０．６５±０．０３ ２１．２７±３．４４ Ａ３８ ０．４１±０．０１ ２９．８０±１．４２
Ａ１５ ０．５０±０．０３ ２５．９０±０．７５ Ａ３９ ０．４２±０．０２ ２５．１８±１．３３
Ａ１６ ０．６５±０．０１ ２６．１４±１．７８ Ａ４０ ０．６３±０．０２ ３０．９６±１．６３
Ａ１７ １．７５±０．０３ ３１．８１±２．５９ Ａ４１ ０．６２±０．０６ ２５．１２±１．１２
Ａ１８ ０．７２±０．００ ４４．６３±３．７８ Ａ４２ ０．６６±０．０６ ２２．１０±０．６２
Ａ１９ ０．４８±０．０２ ４２．４５±２．９８ Ａ４３ ０．４４±０．０３ １５．８０±０．６３
Ａ２０ ０．１７±０．０１ ２０．９７±２．２８ Ａ４４ １．１４±０．０５ ３６．６５±１．２８
Ａ２１ ０．４６±０．０９ ２４．７９±０．７３ Ａ４５ ０．３３±０．０６ ２４．８８±２．０５
Ａ２２ ０．８４±０．１９ ４０．３６±２．９４ Ａ４６ ０．０４±０．０４ ３．０９±１．８０
Ａ２３ １．０２±０．２３ ５０．５９±２．１７ Ａ４７ ０．０２±０．０１ １．４４±０．２１
Ａ２４ ０．６４±０．１８ ５４．０２±３．９１ 均值 ０．８８±０．９２ ２８．９４±１５．８５
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２．２　４７份甜玉米材料 ＬＣＹＥ基因的同源性与变异
分析

　　经比对和统计，４７份甜玉米的 ＬＣＹＥ基因中共
检测到７５个多态性位点，其中在第１至１０外显子区
共检测到２６个多态性位点，均为 ＳＮＰ，平均每６０ｂｐ
检测到１个多态性位点（表２）．第５外显子区多态性
位点最丰富，有８个ＳＮＰ位点，第４和第９外显子无
多态性位点，保守程度较高．

表２　ＬＣＹＥ基因外显子序列多态性分布
Ｔａｂ．２　ＰｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃｌｏｃａｔｉｏｎｓｗｉｔｈｉｎｅｘｏｎｓｏｆＬＣＹＥｇｅｎｅ

外显子 序列长度 多态位点数目 多态位点类型

１ｓｔ ３１５ ４ ＳＮＰ
２ｎｄ １７２ ２ ＳＮＰ
３ｒｄ １３６ ２ ＳＮＰ
４ｔｈ ２１４ ０ ＳＮＰ
５ｔｈ １４４ ８ ＳＮＰ
６ｔｈ １０８ ４ ＳＮＰ
７ｔｈ ９７ １ ＳＮＰ
８ｔｈ １２９ ２ ＳＮＰ
９ｔｈ １３３ ０ ＳＮＰ
１０ｔｈ １６６ ３ ＳＮＰ

　　在ＬＣＹＥ基因的非编码区共检测到４９个多态性
位点，平均每９４ｂｐ检测到１个．检测到的４９个非编
码区的多态性位点中包含１３个Ｉｎｄｅｌ位点，其中，Ｉｎ
ｄｅｌ１２是单核苷酸的 Ｉｎｄｅｌ，６个 Ｉｎｄｅｌ的插入与相邻
序列相同，实质是多了１个拷贝，Ｉｎｄｅｌ片段的长度在
１～４０ｂｐ之间，长度在６～８ｂｐ之间的Ｉｎｄｅｌ最多，达
７个，超过所检测到的 Ｉｎｄｅｌ总数的５０％（表３和图
２）．多态性位点在整个基因上的分布很不均匀，检测

表３　ＬＣＹＥ基因的Ｉｎｄｅｌ多态性位点
Ｔａｂ．３　ＩｎｄｅｌｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃｓｉｔｅｓｏｆＬＣＹＥｇｅｎｅ

位点编号 插入的序列 插入位点／ｂｐ
Ｉｎｄｅｌ１ ＴＣＧＣＣＴＡＧＣＧＧＴＡＧＧＣＡＡＣＧＣＧ

ＴＴＴＣＡＣＣＴＴＣＣＴＧＧＣＴＧＧ
　９９３

Ｉｎｄｅｌ２ ＡＴＣＧＴＧＡ １１４４
Ｉｎｄｅｌ３ ＧＣＧＣＴＡＧＧ １４２３
Ｉｎｄｅｌ４ ＧＴＡＴＧＴＧＡＣＴＧＣＡＣＡＧＡＡ

ＣＡＧＡＡＧＡＧＣＴＴＣＣＴ
１４５３

Ｉｎｄｅｌ５ ＴＣＡＡＴＡ １４８８
Ｉｎｄｅｌ６ ＴＴＴＣＡＡＣＴＴＴＡＣＡＴＧＧＣＡＴＣＡ １６６５
Ｉｎｄｅｌ７ ＡＡＡＴＴＴ ２５３８
Ｉｎｄｅｌ８ ＧＡＣＧＡ ３１７６
Ｉｎｄｅｌ９ ＴＡＴＡ ３２４１
Ｉｎｄｅｌ１０ ＣＣＴＧＣＡＡＧ ３９００
Ｉｎｄｅｌ１１ ＣＧＴＧＴＴＧ ４０６５
Ｉｎｄｅｌ１２ Ｔ ４１２０
Ｉｎｄｅｌ１３ ＧＧＣＣＧＴＡＣ ４７５３

表中红色字体表示插入／缺失，Ｉｎｄｅｌ后面的数字表示插入／缺失的长

度，红色填充表示ＳＮＰ位置及碱基变化，黄色填充表示ｅｘｏｎ的位置及

长度．

图２　４７份甜玉米自交系中ＬＣＹＥ基因位点的序列变异
Ｆｉｇ．２　ＴｈｅｖａｒｉａｔｉｏｎｏｆＬＣＹＥｇｅｎｅｉｎ４７ｓｗｅｅｔｃｏｒｎｌｉｎｅｓ
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到的１３个 Ｉｎｄｅｌ中有６个集中在第１外显子和第２
外显子之间６９６ｂｐ的区域内，而 ＳＮＰ位点在整个基
因上的分布相对比较均匀．
２．３　ＬＣＹＥ基因多态性位点的功能分析

为了检测已发现的 ＬＣＹＥ基因序列的多态性位
点与维生素Ａ源含量表型之间真实存在的关联，在
考虑群体结构影响的基础上，进行候选基因与表型

性状的关联分析．其中，群体结构分析来源于黄君［９］

已获得的结果．将获得的甜玉米自交系的ＬＣＹＥ基因
序列比对结果、群体结构以及这些自交系授粉后第

２１天收获籽粒得到的β－胡萝卜素和总类胡萝卜素
含量表型值一起导入ＴＡＳＳＥＬ软件，使用ＧＬＭ（Ｇｅｎ
ｅｒａｌｌｉｎｅａｒｍｏｄｅｌ）模型进行关联分析，当Ｐ＜００５时认
为该多态性位点与所分析表型值存在显著关联．共
检测到７个与β－胡萝卜素和总类胡萝卜素有显著
关联的多态性位点，其中与β－胡萝卜素相关联的位
点有３个，与总类胡萝卜素总含量关联的多态性位
点有６个．ｅｘｏｎ１２和 ｅｘｏｎ５６这２个位点同时与
β－胡萝卜素和总类胡萝卜素总含量显著关联，Ｅｘｏｎ
１２与这２种表型关联的程度达到极显著，分别可解
释β－胡萝卜素１３％的表型变异和维生素Ａ源１５％
的表型变异（表４）．

表４　ＬＣＹＥ基因多态性位点与 β－胡萝卜素和总类胡萝卜
素含量的关联分析

Ｔａｂ．４　Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎａｎａｌｙｓｅｏｆβｃａｒｏｔｅｎｅ，ｔｏｔａｌｃａｒｏｔｅｎｏｉｄ
ｃｏｎｔｅｎｔａｎｄｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃｓｉｔｅｓｏｆＬＣＹＥｇｅｎｅ

性状 多态性位点 Ｐ Ｒ２

β－胡萝卜素 ｅｘｏｎ１２ ０．０００４ ０．１３

ｅｘｏｎ１４ ０．０３４２ ０．０３

ｅｘｏｎ５６ ０．００１７ ０．０４

总类胡萝卜素 ｅｘｏｎ１２ ０．０００３ ０．１５

ｅｘｏｎ２２ ０．０４３２ ０．０１

ｅｘｏｎ５６ ０．００２０ ０．０６

ｅｘｏｎ５８ ０．０２２１ ０．０４

ｅｘｏｎ６３ ０．０１０４ ０．０２

ｅｘｏｎ６４ ０．０３５８ ０．０５

３　讨论
甜玉米品质有外观品质、营养品质、食用品质

等，其中营养品质和食用品质在育种过程中占据首

要地位［１０］．维生素是有机体中极其重要的微量营养
素，甜玉米中维生素的含量是评价甜玉米营养品质

的重要指标之一．在甜玉米籽粒中只有部分类胡萝
卜素是维生素Ａ的前体物质，可在人体内转变为具
有生理活性的维生素 Ａ．玉米籽粒中可转化为维生

素Ａ的类胡萝卜素包括α－胡萝卜素、β－胡萝卜素
和β－隐黄质等［４，７，１１１３］，还有不能转化为维生素 Ａ
的物质，即玉米黄质和叶黄素，它们是眼睛合成黄斑

色素的必要物质［１３］．而甜玉米以鲜食为主，强化其营
养品质的研究，提高其微营养元素含量对于防止微

营养缺乏，增进人体健康有重要意义．
普通玉米中已有大量关于类胡萝卜素的研究．

Ｗｏｎｇ等［１４］对普通玉米２００个 Ｆ２∶３家系和１８５个杂
交种的类胡萝卜素含量进行了测定，β－胡萝卜素和
总类胡萝卜素的质量分数最大分别 ３９７和 ３３２１
μｇ·ｇ－１．Ｈａｒｊｅｓ等［５］对２０４份黄玉米自交系的类胡萝
卜素含量进行了测定，发现β－胡萝卜素和总类胡萝
卜素质量分数的变化范围为００６～１３６０和 ５５～
６６０μｇ·ｇ－１．对于甜玉米中的类胡萝卜素研究较
少，本研究以４７份甜玉米自交系为材料，发现β－胡
萝卜素质量分数均值为 ０８８μｇ·ｇ－１，变幅为
００２～４４８μｇ·ｇ－１，总类胡萝卜素质量分数的均值
为２８９４μｇ·ｇ－１，变幅为１４４～７５９８μｇ·ｇ－１，结
果表明甜玉米中的 β－胡萝卜素和总类胡萝卜素含
量存在丰富的变异，其变异范围与普通玉米相当，可

利用甜玉米材料本身的 β－胡萝卜素和总类胡萝卜
素含量变异进行高维生素Ａ源的新品种选育．

而关于玉米维生素Ａ源遗传规律的研究由来已
久，Ｍａｎｇｅｌｓｄｏｒｆ等［１５］于１９３１年提出深黄色玉米的类
胡萝卜素含量比淡黄色和白粒玉米丰富，且类胡萝

卜素的遗传符合孟德尔规律，随后，Ａｕｒａｎｄ等［１６］发

现玉米类胡萝卜素受遗传控制．随着分子标记技术
的发展，ＱＴＬ定位广泛应用于玉米的数量性状研究，
Ｗｏｎｇ等［１４］首次对类胡萝卜素进行了基因定位，检测

到１７个ＱＴＬ位点与β－胡萝卜素、β－隐黄质、玉米
黄质和叶黄素含量相关．Ｃｈａｎｄｅｒ等［１７］进行了类胡

萝卜素的基因定位，检测到３１个ＱＴＬ与α－胡萝卜
素、β－胡萝卜素、β－隐黄质、玉米黄质和叶黄素含
量相关．Ｈａｒｊｅｓ等［５］和 Ｙａｎ等［１８］分别克隆了玉米维

生素Ａ合成中的２个关键基因ＬＣＹＥ和ｃｒｔＲＢ１，为分
子标记辅助转育维生素Ａ合成关键基因强化玉米的
维生素Ａ源打下了坚实的基础．在Ｈａｒｊｅｓ等［５］的研究

中，普通玉米中ＬＣＹＥ基因共检测到７个位点与β－胡
萝卜素和总类胡萝卜素含量均存在显著关联，分别

位于５′ＴＥ、第１外显子、第４内含子和第１０内含子．
本研究以４７份甜玉米材料对ＬＣＹＥ基因进行了等位
基因的多样性研究，检测到７５个多态性位点，７个与β
－胡萝卜素和总类胡萝卜素含量有显著关联，２个位
点与Ｈａｒｊｅｓ等［５］检测到的位点相同，说明在甜玉米背

景下ＬＣＹＥ基因是影响其类胡萝卜素合成途径的重要
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基因，已开发的ＬＣＹＥ基因功能标记可应用于甜玉米
的高维生素Ａ源含量分子标记辅助选择育种．

　致谢：感谢中国农业大学国家玉米改良中心李建生教授对
本试验的指导与支持！
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