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摘要: 用玉米自交系掖 478 和丹 340 构建了 397 个 F2:3 家系群体, 利用双亲间多态的 150 个共显性 SSR 标记绘

制分子连锁图谱, 图谱总长度 1 478.7 cM, 标记间平均距离 10.0 cM。在 5 种环境下对株高和穗位高性状进行鉴

定, 复合区间作图法检测到 21 个株高 QTL 和 25 个穗位高 QTL。于第 1 和 5 染色体的 umc2025－umc1035 及

umc1822－bnlg1118 区域检测到平均贡献率分别为 12.2%和 14.9%的株高 QTL。于第 3 和 5 染色体的 phi029－

umc1102 及 phi109188－bnlg1118 区域检测到平均贡献率达到 10.2%和 22.8%的穗位高 QTL。第 5 染色体的

Bin5.05－5.07 区域可能存在控制株高和穗位高的主效 QTL。株高和穗位高的基因作用方式主要是加性和部分

显性效应。文章还分析了群体大小及试验环境对株高和穗位高 QTL 定位结果的影响。 
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Abstract: A molecular linkage map for the maize hybrid of cross between Ye478 and Dan340 was constructed by using 150 
co-dominant SSR markers. The total map length was 1 478.7 cM with an average interval of 10.0 cM. Composite interval 
mapping was used to identify the plant height (PH) and ear position (EH) QTL at 5 environments based on the phenotypic 
data of 397 F2:3 families. Then 21 PH and 25 EH relevant QTL were identified. The mean contribution of 12.2% and 14.9% 
QTL for plant height was identified at the interval of umc2025 − umc1035 on chromosome 1 and umc1822 − bnlg1118 on 
chromosome 5, respectively. Meanwhile, the mean contribution of 10.2% and 22.8% to ear position were identified at the 
interval of phi029 − umc1102 on chromosome 3 and phi109188 − bnlg1118 on chromosome 5. The main QTL for PH and 
EH were both found at the regions of Bin5.05 − 5.07 on chromosome5. The additive and partial dominant effects were the 
main genetic basis for plant height and ear position in maize. The effect of population size and environments on QTL map-
ping were analyzed. 
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玉米株高和穗位高是重要的农艺性状, 对作物
光合等重要的生理过程有影响[1~5]。研究株高和穗位

高的遗传规律, 有针对性地制定育种方案, 对玉米
育种具有重要意义。自 20 世纪 80 年代以来, 分子
标记技术以及 QTL 定位方法的快速发展为复杂数
量性状的研究提供了强有力的手段。国内外研究者

对玉米株高和穗位高 QTL 定位先后有多个报道
[6~16]。但不同研究者所用的群体结构、群体大小及

重复、环境不同等原因, 导致研究结果不尽一致。
本研究利用 397 个 F2:3家系对玉米株高和穗位高进

行定位, 旨在对玉米株高和穗位高 QTL的单位点效
应进行分析, 以期发掘和鉴定主效 QTL, 为株型相
关的分子标记辅助育种提供研究基础。 

1  材料和方法 

1.1  材料与图谱构建 

采用掖单 13 号的亲本自交系掖 478 和丹 340, 
于 2004年夏季杂交, 当年冬季在海南 F1自交。2005
年春季在北京种植, 于苗期提取 F2群体 500 个单株
叶片 DNA, 用于基因型鉴定并构建标记连锁图谱。
F2群体自交后, 将 397份家系于 2005年冬季在海南
完成家系内混合授粉, 作为 QTL定位群体。并在路
明等 [17]就本定位群体已报道的遗传图谱的基础上 , 
对较大的间隙区增加标记, 以完善连锁图谱。 

1.2  田间试验与数据分析 

2006 年在北京、河南和新疆及 2007 年在北京
和河南共 5个点播种 397个 F2:3家系及亲本和 F1, 新
疆为春播 , 北京和河南为夏播。试验采用 20×20 
α-Lattice设计, 行长 4.5 m, 行距 0.60 m, 单行区, 3
次重复。按照常规生产条件进行田间管理。玉米的

成熟期每行选择中间的 10株调查株高和穗位高, 株
高是指地面至雄穗基部第一分枝处的距离, 穗位高
是指地面至第一果穗着生节位的距离。采用 SAS[18]

软件对每个环境各性状分别做方差分析, 将每个环
境下所矫正的家系均值进行基本统计量分析, 并做
正态分布检验和相关分析。 

1.3  QTL定位分析 

将五点矫正的家系均值的平均值用于 QTL 定
位分析, 采用 winQTLCart2.5[19]软件的复合区间作

图法进行 QTL定位。QTL作用方式依据 Stuber等[20]

提出的判别标准。 

2  结果与分析 

2.1  连锁图谱的构建 

以掖 478×丹 340 的 500 个 F2单株为作图群体, 
用 150对在双亲间具有多态性的 SSR引物对 F2群体

作基因型分析。对 151个 SSR标记位点进行连锁分
析(phi092 标记有 2 个等位基因), 共分成 10 个连锁
群, 有 1个标记(phi126)未归入连锁群。用 149对 SSR
标记构建了一个含有 150 个位点的连锁图谱, 覆盖
玉米基因组的 85%Bin区域, 图谱总长为 1 478.7cM, 
标记平均间距 10.0 cM(图 1), 10条染色体上标记平
均间距在 8.3~12.6 cM之间。图谱存在 6个间隙稍大
的标记区间(大于 30 cM), 分别是第 3染色体 umc1394 
− bnlg1523、bnlg1523 − phi374118、umc1844 − bnlg17 
54, 第 7染色体 bnlg2259 − phi082, 第 8染色体 umc13 
59 − bnlg2037和第 9染色体 umc1519 − phi236654。大
多数标记的位置与其在 IBM2005 上的位置一致, 不
过在本研究中 phi042(Bin9.04)定位在 3.09, phi088 
(Bin3.08)定位在 3.01, phi438301(Bin4.05)定位在 4.07, 
phi323152(Bin10.05)定位在 10.07。另外, phi092 在
该群体中检测到 2 个等位基因 , phi092a 定位在
2.04~2.05之间, phi092b在 4.08区域。这些标记经过
重复实验结果检验, 因此这些差异可能是由于材料
的不同或基因型变异造成的。 

2.2  表型资料的统计 

对 5 个环境下 F2:3家系的株高和穗位高进行方

差分析, 表明两个性状在家系内不同基因型间存在
显著差异, 因此, 这些性状适宜用作 QTL 分析。各
环境下的株高和穗位高有一定的差异, 河南的田间
表现普遍低于新疆和北京, 北京和河南的年际间差
异较小(表 1)。两个亲本的株高和穗位高差异很大, 
F2:3家系中均发生超亲分离。各环境下株高和穗位高

的变异系数无明显差异, 穗位高的变异明显大于株
高。偏度和峰度值均介于−1 和 1 之间, 符合正态分
布。株高和穗位高之间呈极显著的中度正相关, 5点
的相关系数分别为 0.76、0.75、0.72、0.72和 0.75。
环境间相关分析表明(表 2), 两个性状在各年份间和
各环境间的相关均达到极显著的高度正相关。 

2.3  QTL定位 

采用复合区间作图法对株高(以 ph加序号表示不
同株高QIL)和穗位高(以eh加序号表示)进行联合QTL
定位(表 3)。共检测到 21 个株高有关的 QTL, 分别 
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图 1  玉米株高和穗位高有关的 QTL 在分子图谱上的位置 
Fig. 1  QTL position for plant height (PH) and ear position (EH) in maize genetic map 
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表 1  不同环境下株高和穗位高的表型值和变异 
Table 1  Estimates of phenotypic value and variation for plant height and ear position under five enviornments 

F2: 3群体 F2: 3 population 
性状 a 
Trait 

环境 b 
Environment 

掖 478 
Ye478 

丹 340 
Dan340 

F1 均值 c 
Means 

变异范围 
Range 

变异系数 
CV% 

偏度 
Skewnss 

峰度 
Kurtosis

E1 154.46 179.77 217.99 186.94±0.86 128.51−232.85 9.2 −0.18 −0.12 
E2 157.26 191.63 213.68 194.73±0.83 152.42−258.22 8.53 0.08 0.11 

E3 140.38 164.91 192.51 167.07±0.74 132.91−208.93 8.81 0.16 −0.23 

E4 138.64 162.49 184.75 163.18±0.68 129.00−199.22 8.29 −0.01 −0.23 

PH 

E5 156.9 210.81 214.03 192.36±0.83 146.67−245.55 8.58 −0.12 −0.21 

E1 70.23 91.34 103.08 83.85±0.54 56.56−116.80 12.89 0.17 −0.48 

E2 69.98 92.77 85.57 82.58±0.53 57.57−114.50 12.9 0.14 −0.32 

E3 59.91 80.76 78.89 68.09±0.43 46.03−97.59 12.7 0.26 −0.22 

E4 63.25 75.35 80.65 70.92±0.41 50.42−95.46 11.39 0.24 −0.14 

EH 

E5 78.65 109.03 96.37 91.46±0.56 66.25−121.11 12.29 0.16 −0.41 

注: a PH表示株高, EH表示穗位高; b E1、E2、E3、E4和 E5分别代表北京 06、北京 07、河南 06、河南 07和新疆; c均值后面为标准误。 (以
下表同) 
Notes: a PH: Plant height, EH: Ear position; b E1: Beijing in 2006, E2: Beijing in 2007, E3: Henan in 2006, E4: Henan in 2007 and E5: Xinji-
ang in 2006; c Standard errors are attached behind the means。 
 
表 2  株高和穗位高的环境间简单相关 
Table 2  Pearson correlation coefficients among environments for plant height and ear position 

环境 Environment E1 E2 E3 E4 E5 

E1  0.83**a 0.87**a 0.79**a 0.85**a 

E2 0.82**b  0.77**a 0.84**a 0.78**a 

E3 0.87**b 0.8**b  0.77**a 0.79**a 

E4 0.79**b 0.83**b 0.81**b  0.73**a 

E5 0.84**b 0.79**b 0.8**b 0.73**b  
注: a对角线以上三角形为穗位高的环境间相关; b对角线以下三角形为株高的环境间相关; **表示极显著。 
Notes: a Relation coefficients among environments for ear height in the upper triangle; b Relation coefficients among environments for plant 
height in the lower triangle; ** Significant at the 0.01 probability level. 
 
位于第 1、2、3、5、7、8和 10染色体, 以第 1、2、
3 和 5 染色体居多, 单个 QTL 所解释的表型变异在
0.8%~14.9%。在第 1、3和 5染色体覆盖区域较大, 表
明存在较多的 QTL。两个染色体区域的 QTL所解释
的贡献率较大, 即 Bin1.05 − 1.06(umc2025 − umc10 35)
区域的 ph1c、ph1d 和 ph1e及 Bin5.05 − 5.07(umc1822 
− bnlg1118)区域的 ph5b和 ph5c, 平均贡献率分别为
12.2%和 14.9%。从作用方式来看, QTL的加性效应
绝对值除 ph1b、ph2b 和 ph2c 外均显著大于显性效
应绝对值。根据 Stuber等[20] QTL作用方式的判别标
准, 6 个 QTL 表现加性效应, 平均贡献率 7.9%, 12
个部分显性效应, 平均贡献率 6.3%, 1个完全显性效
应 , 贡献率 0.8%, 2 个超显性效应 , 平均贡献率
1.2%。可见加性和部分显性效应是影响株高的最主

要的基因作用方式。 
检测到 25 个与穗位高有关的 QTL, 分布于第

1、3、4、5、7、8 和 9 染色体。以第 3、5 和 9 染
色体居多 , 单个 QTL 所解释的表型变异在

0.2%~23.7%。两个染色体区域的 QTL所解释的贡献
率较大, Bin3.04 − 3.05(phi029 − umc1102)区域的 eh3b
和 eh3c, 贡献率平均为 10.2%, Bin5.03 − 5.07(phi1091 
88 − bnlg1118)区域的 eh5b、eh5c、eh5d 和 eh5e 平
均贡献率达到 22.8%。从作用方式来看, 除 eh3a 和
eh7a外, QTL的加性效应绝对值均大于显性效应绝对
值, 12个 QTL表现加性效应, 平均贡献率 9.5%, 10个
部分显性效应, 平均贡献率 7.0%, 1 个完全显性效应, 
贡献率 1.3%。2个超显性效应, 贡献率 0.6%。说明加
性和部分显性效应对穗位高的遗传也起主要作用。
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表 3  不同环境条件下玉米株高和穗位高 QTL 的联合定位及遗传参数 
Table 3  Chromosomic location, effects and types of individual gene action of QTLs for plant height(PH) and ear position(EH) 
in maize under five environments 

QTLa 临近区间 
Marker interval 

位置 
Location (cM) 

LOD 加性 
A 

显性 
D 

显性加性互作

|D/A| 
作用方式 b

Gene action
R2 (%)

株高 PH         
ph1a bnlg149 − bnlg1429 26.71 3.94 3.17 −0.14 0.04 A 2.35 
ph1b bnlg1429 − phi339017  66.71 3.29 2.06 2.18 1.06 D 0.79 
ph1c umc2025 − umc1395 102.71 18.06 7.78 −1.75 0.23 PD 12.46 
ph1d umc1395 − umc1590 109.01 16.23 7.77 −2.49 0.32 PD 12.10 
ph1e umc1590 − umc1035 117.91 14.27 7.73 −2.08 0.27 PD 12.02 
ph1f umc2241 − phi22756 2 199.91 4.62 −3.88 −0.09 0.02 A 3.27 
ph1g umc1605 − phi064 220.81 3.32 −4.25 1.34 0.31 PD 3.67 
ph2a umc1165 − bnlg1017 13.81 4.34 −3.89 1.19 0.31 PD 3.55 
ph2b umc1934 − bnlg125 56.91 2.62 −2.41 4.60 1.91 OD 1.38 
ph2c bnlg125 − phi109642 70.21 2.72 −2.14 4.97 2.32 OD 1.08 
ph3a phi029 − umc1773 87.81 9.31 4.22 2.80 0.66 PD 3.87 
ph3b umc1102 − umc2265 100.21 12.15 4.11 2.49 0.60 PD 3.91 
ph3c umc2050 − bnlg1754 151.01 4.44 −3.07 −1.38 0.45 PD 2.04 
ph5a bnlg565 − bnlg1046 48.11 5.90 −5.09 1.08 0.21 PD 4.72 
ph5b umc1822 − umc1019 93.81 18.07 −8.51 0.30 0.04 A 14.93 
ph5c phi048 − bnlg1118 116.51 15.27 −8.39 1.32 0.16 A 14.90 
ph7a umc1066 − bnlg1247 49.21 7.37 −5.91 0.57 0.10 A 7.72 
ph7b umc1983 − bnlg339 63.11 7.28 −6.40 1.70 0.27 PD 8.99 
ph8 umc1384 − umc1663 135.11 8.15 −4.07 −0.76 0.19 A 4.01 

ph10a bnlg1451 − phi059 25.91 4.67 −4.60 2.62 0.57 PD 4.86 
ph10b bnlg210 − phi084 50.61 3.32 −3.64 1.97 0.54 PD 3.04 

穗位高 EH         
eh1a umc1590 − umc1035 115.91 13.25 4.35 −1.09 0.25 PD 9.34 
eh1b phi308707 − umc2241 188.11 7.43 −3.10 −0.46 0.15 A 5.45 
eh1c umc1737 − phi227562 199.91 7.67 −3.15 −0.33 0.10 A 5.44 
eh3a umc1394 − bnlg1523 30.41 4.28 −0.68 4.54 6.72 OD 0.24 
eh3b phi029 − umc1773 87.81 14.03 4.16 0.81 0.19 A 9.60 
eh3c umc1773 − umc1102 96.41 16.67 4.38 −0.17 0.04 A 10.75 
eh3d umc2050 − bnlg1754 151.01 4.32 −1.55 −1.27 0.82 D 1.32 
eh4a bnlg1621 − umc1847 71.61 4.25 −2.30 −0.09 0.04 A 3.01 
eh4b umc1847 − phi092-b 92.71 4.95 −-2.94 0.55 0.19 A 4.13 
eh4c phi092-b − umc1101 103.81 5.43 −2.37 −0.54 0.23 PD 2.68 
eh5a bnlg565 − umc1692 50.11 3.74 −2.69 0.78 0.29 PD 3.31 
eh5b phi109188 − umc1822 83.61 23.33 −6.72 −0.14 0.02 A 23.72 
eh5c umc1822 − umc1019 93.81 26.88 −6.55 −0.17 0.03 A 22.38 
eh5d umc1019 − phi048 99.01 26.07 −6.51 0.11 0.02 A 22.09 
eh5e phi048 − bnlg1118 114.51 20.53 −6.55 1.57 0.24 PD 23.13 
eh5f umc1792 − bnlg389 143.81 5.75 −3.30 1.92 0.58 PD 5.93 
eh7a bnlg2132 − umc1066 27.11 2.93 −1.27 −1.71 1.35 OD 0.94 
eh7b umc1066 − bnlg339 54.01 2.68 −1.37 −0.86 0.63 PD 1.08 
eh8a umc1304 − phi115 56.61 8.37 −4.19 2.30 0.55 PD 9.74 
eh8b umc1858 − bnlg666 70.61 9.57 −3.97 2.00 0.50 PD 8.87 
eh8c umc1384 − umc1663 136.21 3.48 −2.06 0.72 0.35 PD 2.59 
eh9a phi028 − phi022 48.41 3.06 1.94 −0.36 0.18 A 2.24 
eh9b phi022 − umc1519 63.11 4.78 1.95 0.38 0.19 A 2.22 
eh9c umc1519 − phi236654 87.61 5.30 2.30 0.84 0.37 PD 3.16 
eh9d phi236654 − umc2089 106.31 4.37 2.25 −0.21 0.09 A 3.00 

注: a QTL名称用性状的英文缩写加上所在染色体的编号表示; 字母 a, b, c⋯表示位于同一染色体上不同的 QTL; b A为加性效应, PD为部分显
性效应, D为显性效应, OD为超显性效应。R2(%): 贡献率。 
Notes: a QTLs were named after the abbreviation of the first letter of the name of the traits with a number indicating the located chromosomes. 
The following numbers a, b, c indicate the QTL for the same trait on same chromosome but different at different locus.b A: Additive; PD: 
Partial dominance; D: Dominance; OD: Overdominance. R2(%): Phenotypic variation. 
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应用混合线性模型的复合区间作图法, 即利用
QTLnetwork2.0[21]软件 , 结合不同环境下的表型数
据进行 QTL 与环境互作分析, 株高在检测到的 16
个QTL中有 3个与环境发生互作, 互作的QTL位于
第 5、7和 9染色体上, 贡献率在 0.72%~6.77%。其
中在第 5染色体的 umc1019 − phi048区域, 在 07北
京和 07 河南表达出较大的效应, 其贡献率分别为
6.77%和 6.63%, 在第 7染色体的 umc1066 − bnlg1247
区域, 在 07 北京表达出较大的效应, 其贡献率为
6.13%。穗位高在检测到的 17个 QTL中有 5个与环
境发生互作, 互作的 QTL 位于第 1、3、5、8 和 9
染色体上, 贡献率在 2.59%~11.04%。其中在第 3染
色体的 bnlg1957 − umc1102区域, 在 06北京表达出
较大的效应, 其贡献率为 10.06%, 在第 5 染色体的
umc1822 − umc1019区域, 在 07北京和 07河南表达
出较大的效应, 其贡献率分别为 11.04%和 11.03%, 
在第 9 染色体的 umc1519 − phi236654 区域, 在 07
北京和 06河南表达出较大的效应, 其贡献率分别为
6.40%和 6.69%。说明 QTL 与环境存在一定的互作
关系。 

3  讨 论 

3.1  株高和穗位高 QTL定位研究的比较 

国内外很多研究者对玉米株高和穗位高 QTL
定位进行了研究, 定位的 QTL数目及所在的染色体
及染色体区段有所不同。Zhang 等[9]用 200 个 R15×
掖 478的 F2:4群体, 在两个环境下对株高和穗位高分
别检测到 9 个和 5 个 QTL, 在第 3 染色体上检测到
1 个共同的株高 QTL, 穗位高在第 4 染色体上检测
到 3个共同的 QTL。Tang等[22]在第 3染色体上检测
到 1 个共同的株高 QTL, 穗位高在第 5 染色体上检
测到 2个共同的 QTL。Milena等[10] 在第 1、3和 5
染色体上检测到 5 个共同的株高 QTL, 穗位高在第
3、7 和 9 染色体上检测到 3 个共同的 QTL。Sibov
等[11] 在第 1 和 2 染色体上检测到 2 个共同的株高
QTL, 穗位高在第 7 和 9 染色体上检测到 3 个共同
的 QTL。Lu等[12]将株高定位在 1、3、4、7、8和 9
染色体。严建兵等[13]将株高 QTL定位于第 1、3、5、
8和 9等染色体。汤华等[14]将穗位高的 QTL定位于
第 1、2、3和 5染色体, 兰进好等[15]将穗位高的 QTL
定位于第 1、5、6、8 和 10 等染色体, 杨俊品等[16]

将株高定位于第 2、5、6、7和 9染色体, 将穗位高
定位于 1、2、3、6、和 7 染色体。因此, 总结前人

的研究结果表明, 株高与穗位高的 QTL定位结果不
尽相同, 说明株高与穗位 QTL 非常复杂, 不同研究
者定位群体亲本间所含 QTL位点差异不尽一致。群
体大小是影响检测灵敏度的一个重要因素。Schön
等[23]利用一个超大群体(976 个 F5玉米测交家系)对
群体含量在 QTL检测中的效应做了充分研究。对于
较小的作图群体, 只有小部分 QTL 会被检测出来, 
检测出的 QTL效应会被高估, 置信区间较宽。Hyne
等[24]也认为一般由于小群体的缘故其置信区间可能

发生移动或者增大。就目前来说, 作图群体一般在
250 以下。本研究利用相对较大的定位群体, 达到
397 个家系, 因此检测的分辨率略高, 分别检测到
21和 25个 QTL, 检测到的 QTL的个数高于其他研
究。但同时本研究者检测到 QTL的染色体分布也相
对较为集中, 第 4、6和 9染色体未检测到株高 QTL, 
在第 2、6和 10染色体未检测到穗位高 QTL。本研
究在两年五个环境下检测, 环境布点试验较多, 具
备很好的环境效应以及基因型与环境互作效应的分

析条件。但目前只提供了多环境表型数据, 有待完
善两年五点的数据, 以提供更为可靠的分析。 

3.2  株高和穗位高 QTL定位结果的比较 

分别对单点单个环境、一点两年、一年多点和

联合定位结果进行了比较分析。 
株高在第 1 染色体的 umc2025 − umc1590 和

umc1590 − umc1035、第 5染色体的 phi048 − bnlg11 
18以及第 8染色体的 umc1384 − umc1663在五点和
联合定位都检测到。在第 3 染色体的 umc1773 
− bnlg1102在北京和河南两年均检测到, 而在新疆和
联合定位未检测到。单点两年的比较: 北京点还在第
1染色体的 bnlg1811 − umc2025和第 5染色体的 bnlg5 
65 − bnlg1046两年都检测到; 河南点还在第 3染色体
的 phi029 − umc1773、第 5染色体的 umc1822 − umc 
1019和第 7染色体的 umc1983 − bnl g339两年都检测
到。一年多点比较: 06年还在第 5染色体的 bnlg565 
− bnlg1046都检测到, 而 07还在第 3染色体的 phi029 
− umc1773和 umc2025 − bnlg1 754以及第 5染色体的
umc1822 − umc1019都检测到。 

穗位高在第 1染色体的 umc2241 − phi227562、第
3染色体的 phi029 − umc1773和 umc1773 − umc1102
以及第 5 染色体的 phi109188 − umc1822 和 umc1822  
− umc1019 在 5 点和联合定位都检测到。在第 1 染色
体的 umc1395 − umc1590在北京和河南两年均检测到, 
而在新疆和联合定位未检测到。单点两年的比较: 北
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京点还在第 1染色体的 phi308707−umc2241、第 4 染
色体的 phi092b−umc1101、第 5 染色体的 bnlg1118 
−umc1792、第 6 染色体的 phi031−umc1805 以及第 8
染色体的 umc1304−phi115、umc1858 −umc1309 和
umc1384−umc1663都检测到; 河南点还在第 3染色体
的 umc1394−bnlg1523、第 5染色体的 umc1019−phi048
和 umc1019−bnlg1118 以及第 8 染色体的 bnlg666－
umc1161都检测到。一年多点比较: 06年还在第 4染
色体的 phi092b−umc1101、第 8 染色体的 umc1384 
−umc1663 以及第 9 染色体的 bnlg1209 −umc1519 和
umc1519−phi236654都检测到, 而 07年还在第 1染色
体的 phi308707−umc2241 和第 8 染色体的 umc1304 
−phi115都检测到。 

3.3  株高和穗位高主效 QTL的比较 

本研究定位的株高 QTL 有两个区域的贡献率
较 大 , Bin1.04−1.06(umc2025−umc1035) 区 域 的
ph1b 、 ph1c 和 ph1d 及 Bin5.05−5.07(umc1822 
−bnlg1118)区域的 ph5b 和 ph5c, 平均贡献率分别为
12.2%和 14.4%, 表明在这些区域可能存在 2个以上
的主效 QTL。而这些区域也在前人的结果中得到证
实[6, 11, 25~27]。值得注意的是在本研究中第 5 染色体
上检测到的 QTL 很多, 且解释的贡献率较大, 说明
这是控制株高的重要区域。曹永国等[25]在 5.06定位
了一个矮生主效 QTL(ph3), Tang等[22]、张志明等[28]

和杨俊品[16]也分别在 5.05、5.05和 5.06区域定位了
株高 QTL。曹永国和杨俊品的研究中都利用了矮杆
亲本沈 5003, 张志明和本研究则使用掖 478 作为亲
本之一, 掖 478是由U8112×沈 5003选育而成, 利用
了沈 5003的矮杆性状, 定位结果也得到了验证。同
时, 穗位高在两个染色体区域的 QTL所解释的贡献
率较大 , 即 Bin3.04−3.05(phi029−umc1102)区域的
eh3b 和 eh3c, 解释的贡献率平均为 11.6%, Bin5.05 
−5.07(phi109188−bnlg1118)区域的 eh5b、eh5c、eh5d
和 eh5e平均贡献率达到 20.7%。这些区域也同样存
在前人定位的 QTL[6, 16, 28~31]。而且, 值得注意的是, 
本研究在第 5 染色体上检测到很多贡献率较大的
QTL。综上所述 , 第 5 染色体的 Bin5.05－5.07 
(umc1822－bnlg1118)区域可能存在控制玉米株高和
穗位高的主效 QTL。 

3.4  株高和穗位高的遗传效应分析 

本研究表明株高和穗位高的作用方式主要为加

性和部分显性效应 , 而显性和超显性效应相对很
少。前人研究也表明加性和部分显性效应起重要作

用, 但同时超显性效应也占较大的比重(表 4)。除表
中列出的之外, 还有研究者的结果也显示超显性效
应是较为重要的作用方式[9, 11]。通过比较我们及前

人的研究结果, 发现 QTL作用方式的评价结果与群
体大小存在一定关系。一些研究表明, 超显性所占
比例较大, 其贡献率也较大, 但群体规模却相对较
小, 通常在 100~250 之间。Doerge[32]认为定位一个

QTL 的能力受重组效应的限制, 观察到的重组事件
概率随着样本容量的降低而降低。很可能是由于增

大群体导致重组事件增加, 一些紧密连锁位点之间
的连锁不平衡被打破, 导致检测的 QTL数目增加和
显性水平下降。Graham 等[33]以玉米自交系 B73 和
Mo17 的杂交组合为材料进行 QTL 精细作图分析, 
结果表明 Stuber等[34]在第 5染色体上定位的表现超
显性的产量主效 QTL, 实际上至少由两个较小的
QTL 组成, 这两个 QTL 都表现为显性效应。因此, 
表面上看像是一个超显性位点, 实际上可以分解为
两个相斥相连锁的显性位点。此外, 这种超显性效
应偏高的现象可能是由于研究者所用的群体小、田

间环境少及研究材料等原因所致。Beavis[35]模拟研

究发现小群体不仅导致 QTL作图功效下降, 而且还
会过高地估计 QTL 的效应, 小作图群体还造成对
QTL位置的估计也有较大的偏差。因此我们的研究
结果显示株高和穗位高的主要作用方式是加性和部

分显性效应, 这强化了以上研究者的普遍结论, 同
时也与育种实践相吻合。 

3.5  遗传育种上的应用 

通过对比不同研究者的分析结果发现, 大群体
所显示的基因加性和部分显性效应的比重很大, 而
小群体里超显性效应的比重则较大, 说明群体大小
对分析结果有很大的影响, 尤其是对于数量性状。
这不仅影响QTL定位的可靠性, 而且影响QTL的可
靠性和实用性。因此从育种实用的角度出发, 应审
慎地对待 QTL的超显性效应。同时, 在育种中我们
也应该重视群体大小对遗传效应分析的影响, 并以
此作为对选择响应分析的依据之一。育种实践中对

于特定的育种目标, 要求基础群体不仅平均水平高, 
还要有丰富的遗传变异。由于只有基因的加性效应

和基因间加性类型的互作效应(如果存在的话)才能
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表 4  较小群体的株高和穗位高 QTL 作用方式比较 
Table 4  Comparision of QTL gene action for plant height and ear height in smaller population 

参考文献 
Reference 

Aa PDa Da ODa 群体类型 
Population 

大小 
Size (bp)

株高 PH       
[25] 2(20.55) 1(17.9) 0 2(45.2) 铁 7922×沈 5003 106 
[29] 1(39.5) 0 1(17.0) 3(8.16) Mo17×H99 150 
[16] 1(26.5) 2(22.1) 0 2(10.6) (综 3×P138)F2:3 166 
[36] 0 3(18.2) 2(23.1) 1(19.6) A188×91黄 15 139 
[15] 4(12.74) 0 0 4(4.3) Mo17×H黄早四 184 

1(12.9) 1(19.4) 3(18.3) 1(24.9) H21×Mo17 120 
1(17.0) 0 0 4(19.65) 自 330×K36 114 

[37] 0 3(9.7) 1(14.9) 3(11.36) B73×L050 180 
[30] 1(2.07) 1(6.03) 1(3.89) 3(4.72) L-20-01F×L-02-03D 256 
[28] 1(7.00) 4(8.35) 0 3(10.26) R15×掖 478 229 

穗位高 EH       
[30] 2(7.75) 4(5.54) 1(1.47) 2(3.58) L-20-01F×L-02-03D 256 

0 2(12.75) 1(8.8) 1(15.6) 自 330×K36 114 
[37] 2(13.4) 2(13.95) 1(13.3) 3(9.37) B73×L050 180 
[36] 1(12.9) 1(29.9) 0 0 A188×91黄 15 139 
[15] 5(6.17) 0 1(4.76) 2(4.77) Mo17×H黄早四 184 
[16] 1(41.4) 3(15.13) 0 1(18.4) 综 3×P138 F2:3 166 
[28] 0 2(10.55) 0 1(12.15) R15×掖 478 229 

注: a QTL的作用方式个数, ( )内数字为平均贡献率; A为加性效应, PD为部分显性效应, D为显性效应, OD为超显性效应。 
Notes: a Number of QTL gene effects, the numbers in brackets were average contribution; A: Additive; PD: Partial dominance; D: Dominance; 
OD: Overdominance. 
 
被选择所固定, 而个体的育种值就是他所携带的全
部基因的该类效应的总和。所以要提高选择响应 , 
群体内加性遗传方差一定要大, 这样选择潜力才愈
大。Falconer 等[38]也认为综合选择预期响应与家系

容量有关。因此, 在大群体里进行选择才能获得较
大的响应, 而小群体内的选择响应将较小而且趋于
不确定。总之, 影响株高这类复杂性状的 QTL因素
有很多, 主要包括控制性状的 QTL遗传性质、环境
效应、群体大小和试验误差等。育种过程中针对此

类性状的遗传改良与选择也非常困难, 本研究鉴定
的 QTL 位点及其邻近的标记有可能为株高性状的
选择提供一个新的手段。 
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