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玉米叶绿素含量的 QTL定位 
王爱玉, 张春庆 

山东农业大学农学院, 山东农业大学作物生物学国家重点实验室, 泰安 271018 

摘要: 为了探讨玉米叶绿素含量的遗传规律, 以A150-3-2×Mo17 杂交组配的 189 个F2单株作为作图群体, 构建

了具有 112 个标记位点的玉米分子遗传图谱, 于喇叭口期和开花期分别进行了玉米叶绿素a含量(chla), 叶绿素b

含量(chlb), 其他叶绿素含量(chlc)和叶绿素总含量(chlz)4 个性状的测定, 并进行QTL分析。在喇叭口期和开花

期共检测到 32 个QTL, 分布在除第 6 和 10 染色体以外的其他染色体上。在喇叭口期检测到 24 个QTL, 分布于

第 1、2、3、5、7、8 和 9 染色体上, 叶绿素a、叶绿素b、其他叶绿素和叶绿素总含量各检测到 6 个QTL, 在同

一区间内检测到的 4 个性状的QTL之间的距离在 0~2 cM之间。喇叭口期检测到控制叶绿素a、叶绿素b、其他

叶绿素和叶绿素总含量的 4 个主效QTL位于第 5 染色体上的umc1098~bnlg557 区间, 分别可解释表型变异的

11.63%、10.3%、10.77%和 11.51%。开花期检测到 8 个QTL, 分布于第 4 和 5 染色体上。其中叶绿素a、叶绿素

b、其他叶绿素和叶绿素总含量各 2 个QTL。标记umc1098 和bnlg557 之间同时存在控制喇叭口期 4 个叶绿素含

量性状的QTL和开花期控制叶绿素a和叶绿素b的QTL。标记umc2308 和bnlg386 之间只存在控制开花期 4 个叶

绿素含量性状的QTL。 
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QTL mapping for chlorophyll content in maize 
WANG Ai-Yu, ZHANG Chun-Qing 
State Key Laboratory of Crop Biology, College of Agronomy, Shandong Agricultural University, Tai’an 271018, China 

Abstract: In order to explore the genetic basis for chlorophyll content in maize (Zea mays L.), a total of 189 F2 individuals 

derived from the single cross between the inbred lines A150-3-2 and Mo17 were used as mapping population. Four traits 
associated with chlorophyll content were measured at the trumpet stage and at the flowering stage. Total 32 QTLs were 
investigated on all the chromosomes except for chromosomes 6 and 10. There were 24 QTLs located on chromosomes 1, 2, 
3, 5, 7, 8, and 9 at the trumpet stage. Six QTLs were investigated for chlorophyll-a content (chla), chlorophyll-b content 
(chlb), other chlorophyll content (chlc), and total chlorophyll content (chlz), respectively. QTLs for four traits were located 
in the same marker intervals in many cases. The distance among different QTLs of the four traits in the same marker inter-
vals ranged from 0 to 2 cM. The four major QTLs for chla, chlb, chlc, and chlz at the trumpet stage, which explained 
11.63%, 10.3%, 10.77%, and 11.51% of the phenotypic variance, respectively, were investigated between umc1098 and 
bnlg557 on chromosome 5. There were 8 QTLs located on chromosomes 4 and 5 at the flowering stage, with 2 QTLs for 
chla, chlb, chlc, and chlz, respectively. QTLs were investigated between umc1098 and bnlg557, which controlled the four 
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chlorophyll content traits (chla, chlb, chlc, and chlz), at the trumpet stage and two chlorophyll content traits (chla and chlb) 
at the flowering stage. QTLs between umc2308 and bnlg386 for the four traits related to chlorophyll content were investi-
gated only at the flowering stage. 

Keywords: maize; SSR linkage map; chlorophyll content; QTL  

近年来, 以分子连锁图谱为基础的数量性状基
因研究发展迅速, 玉米的形态和农艺性状的QTL定
位已有大量报道 [1~7], 为遗传研究和分子标记辅助
选择提供了基础。 

高等植物叶片所含的叶绿素a和b是叶绿体中主要
的光合色素, 对光能的吸收利用起着重要的作用, 进
而影响光合作用的效率。Nakazawa等认为, 在高光强
下, 叶绿素含量与光合作用速率有着密切的相关关
系。另外有研究也发现[8], 在一定范围内, 叶绿素含量
与光合速率成正相关关系。玉米叶片较高的叶绿素含

量和较长的持绿时期, 为品种吸收更多的光能提供良
好的生理基础。 

叶绿素合成的生理机制己有较深入的研究 [8～12], 
但对其遗传背景仍了解很少。水稻上的研究比较多, 
胡颂平[13]对正常与水分胁迫下水稻叶片叶绿素含量

进行了QTL分析, 共检测到 13个影响叶绿素含量的
主效QTL, 为阐明干旱环境下水稻叶绿素含量的分
子遗传机理、分子标记辅助育种和节水抗旱稻培育

提供理论基础和依据。吴平和罗安程 [ 1 2 ] 、汪斌 
等[14]、杨权海等[15]先后利用不同的水稻群体在不同

的环境条件下对水稻叶片叶绿素含量进行了QTL定
位。Tong等[16]对两种氮素水平下的水稻进行了叶绿

素含量的分析, 正常氮素水平下检测到 3 个QTL, 
低氮素水平下检测到 5 个QTL。Shen等[17]利用RIL
群体对水稻叶绿素含量进行了QTL定位, 检测到控
制叶绿素a 和叶绿素b的 8 个QTL, 单个QTL可解释
表型变异的 1.96%~9.77%。Wang等[18]对水稻进行了

叶绿素含量的遗传分析, 并且找到了 3 个标记与控
制叶绿素含量的基因Gc紧密连锁, 分别为rm6464、
rm6340和rm462。这 3个标记与Gc的遗传距离分别
为 0、0.588 和 1.18 cM。小麦上在叶绿素含量的遗
传分析方面也有研究, 曹卫东[19]对不同供氮水平下

的苗期叶绿素含量的QTL及互作进行了研究, 发现
小麦干物质产量与叶绿素含量之间存在着内在联

系。玉米上对叶绿素含量进行QTL分析的报道较少, 
王春丽[20]曾对玉米叶绿素含量的发育动态进行了研

究, 但是没有对各种叶绿素组分进行分析研究。本
研究对玉米叶绿素a、叶绿素b、其它叶绿素以及总
叶绿素含量分别进行了遗传分析和基因定位, 为进
一步探讨玉米叶片叶绿素含量的遗传规律以及玉米

高光效育种提供理论依据。 

1  材料和方法 

1.1  材料与田间种植 

1.1.1  材料 

在对 58 个常用玉米自交系叶绿素含量进行测
定的基础上 , 选出叶绿素含量较高的自交系
A150-3-2 和较低的自交系Mo17, 杂交组配F1, 构建
了 189个F2单株作为作图群体。其中自交系A150-3-2
是本研究室选育的材料。 

1.1 .2  田间种植 

选出叶绿素含量较高的自交系A150-3-2 和较低
的自交系Mo17 于 2005 年杂交得到F1; 2006 年春, 将
F1进行自交得到F2; F2群体、父母本以及F1于 2007年 4
月在山东农业大学试验站种植在条件均匀的试验地中, 
株距 30 cm, 行距 80 cm, 单粒播种, 不间苗。随机选
取F2群体单株 189株, 父母本及F1各 30株。 

1.2  方法 

1.2.1  叶绿素含量测定 

喇叭口期取最上层展开叶, 开花期取功能叶片, 
以叶片中部为测定部位。用毛刷刷去表面杂质, 用
水冲洗, 擦干, 备用。每个叶片在中部用直径 9毫米
打孔器打孔, 取 6 个圆形叶片, 称重后放于 15 毫升
试管, 用 10毫升 95%乙醇避光浸泡 96 h, 浸泡过程
中每天混匀 2次, 叶片完全变白后进行比色, 于 665 
nm, 649 nm, 470 nm波长测量光密度值, 根据Arnon
的计算公式, 计算叶绿素a(CA)、叶绿素b(CB)、其他
叶绿素(C其他)含量。 
CA=13.95D665−6.88D649 
CB=24.96D649−7.32D665 
C其他=(1000D470-2.05 CA −114.8 CB)/245 
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1.2.2  分子遗传图谱的构建 

SSR 引物序列信息来源 Maize GDB (www. 
maizegdb.org/ssr.php), 从中选取 582 对 SSR 引物, 
所选取的引物均匀地分布于玉米基因组的 10 条染
色体上, 由上海生物工程有限公司合成。 

DNA提取参照Hoisington[21]的方法 , 并做相应
改进。PCR采用 10 μL的反应体积, 8%的非变性聚丙
烯酰胺凝胶电泳 , 银染法检测 , FR200A装置成像 , 
Quantity I软件分析电泳结果。根据聚丙烯酰胺凝胶
电泳的谱带结果, 转换数据, 与亲本A150-3-2 相同
的带型记为 1, 与亲本Mo17 带型相同的记作 2, 与
F1带型相同的记作 3, 缺失或模糊记作 0。对所有F2

单株带型按照孟德尔分离比 1︰2︰1(显性标记按  
3︰1)进行χ2检验。采用MAPMAKER/EXP 3.0b构建
遗传图谱, 辅助Map Chart 2.1软件作图。 

1.2.3  QTL 定位 

运用QTLNetwork-2.0进行QTL分析。该软件运
用基于混合线性模型的复合区间作图法(MCIM)作
图, 10 cM 窗口大小, 1 cM 步长, 10 cM的过滤窗口
确定检测到的连续两个峰值是否为同一个QTL。采
用Permutation检验方法 [19], 对全基因组进行扫描 , 
进行 1 000 次排序测验确定F阈值(P=0.05), 以此来
判断QTL的存在与否。 

QTL命名分为 4部分, 第一个字母 q表示QT L, 
紧接着是性状名称, 然后是一个“−”, 后面表示的
是所在的染色体, 第二个“−”后面的数字表示在前
面所述染色体上检测到的 QTL序号。 

2  结果与分析 

2.1  SSR连锁遗传图谱的构建 

本试验共选用 582对SSR引物, 其中 112对表现

多态性, 多态性频率为 19.24%。对所有F2单株带型

按照孟德尔分离比 1: 2: 1 (显性标记按 3: 1) 进行χ2

检验, 发现有 10 对 (8.5%) 引物表现偏分离。利用
上述引物构建的遗传图谱, 共拟合 112 对SSR引物
的 112个标记位点, 覆盖玉米基因组 2 010.9 cM, 标
记间平均间距为 17.95 cM。图谱中绝对大多数SSR
标记位点位置与Maize GDB中公布的一致, 只有 5
个标记与其不同 , 分别是 umc1824、 bnlg1730、
umc2191、bnlg2148和phi072, 分别被标记到第 2、4、
9、10和 10染色体上。 

2.2  性状分布特点 

为了方便描述, 叶绿素 a含量、叶绿素 b含量、
其他叶绿素含量和总叶绿素含量 , 分别用 chla、
chlb、chlc和 chlz表示, 喇叭口期用 L表示, 对应的
4个性状用 chlal、chlbl、chlcl和 chlzl表示; 开花期
用 K 表示, 对应的 4 个性状表示为 chlak、chlbk、
chlck和 chlzk。运用 SPSS 13.0软件对各个性状进行
正态分布检验(表 1, 图 1)。 

由表中数据以及柱状图均可以看出, 两个时期
4个性状在F2群体中分离显著。从偏度来看(表 1), 绝
对值都小于 1, 符合正态分布, 且从柱形图(图 1)上
来看 , 也表现出数量性状连续性分布的遗传特征 , 
适合于QTL定位研究。 
2.3  喇叭口期叶绿素含量的 QTL定位分析 

喇叭口期叶绿素 a即 chlal共检测到 6个QTL(表
2), 分别位于第 1、2、5、7、8和 9染色体上, 所在
的标记区间分别为 mmc0041-bnlg1556、umc1165- 
phi96100、umc1098-bnlg557、umc1066-umc2177、
umc1457-umc2199和 bnlg127- umc1037(图 2)。临近
的标记分别为 bnlg1556、phi96100、bnlg557、
umc2177、umc1457和 umc1037, 共解释表型变异的 

 
表 1  表型性状在亲本间的差异以及F2群体中的变异及其表现值分布 
Table 1  Variation of the five traits between two parents and among the F2 population 

亲本 Parents F2群体 F2 population 性状 
Trait 

时期 
Stage A150-3-2 Mo17 

F1
平均值 Mean 分布范围 Range 偏度 Skewness 峰度 Kurtosis

L 0.281 0.219 0.290 0.243 0.10−0.38 −0.335 −0.471 chla 
K 0.306 0.268 0.416 0.360 0.19−0.46 −0.771 1.152 
L 0.075 0.057 0.079 0.658 0.02−0.10 −0.321 −0.506 chlb 
K 0.084 0.079 0.119 0.106 0.06−0.14 −0.459 0.511 
L 0.041 0.033 0.043 0.391 0.02−0.06 −0.316 −0.410 chlc 
K 0.054 0.046 0.061 0.056 0.03−0.07 −0.941 1.527 
L 0.396 0.309 0.413 0.348 0.15−0.54 −0.340 −0.475 chlz 
K 0.445 0.392 0.597 0.523 0.28−0.67 −0.746 1.067 
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图 1  F2群体表型性状分布图 
Fig. 1  Frequency distribution of chlorophyll content among F2 population 
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36.8%, 单个 QTL 的贡献率为 3.29%～11.63%。
qchlal-5-1 的单个 QTL 贡献率达到 11.63%, 为主效
QTL。增效基因来自于 A150-3-2,效应值为 0.0263。
qchlal-1-1 、qchlal-5-1 和 qchlal-7-1表现为部分显性, 
qchlal-2-1、qchlal-8-1 和 qchlal-9-1均表现为加性。 

喇叭口期叶绿素 b 即 chlbl 共检测到 6 个
QTL(表 2), 分别位于第 1、3、5、7、8和 9染色体
上 , 所在的标记区间分别为 mmc0041-bnlg1556、
bnlg1951-mmc0022、umc1098-bnlg557、umc1066-um 
c2177、umc1457-umc2199和 bnlg127-umc1037(图 2)。
临近的标记分别为 bnlg1556、mmc0022、bnlg557、
umc2177、umc1457和 umc1037, 共解释表型变异的
35.67%, 单个 QTL 的贡献率为 3.14%～10.3%。
qchlbl-5-1 的单个 QTL 贡献率达到 10.3%, 为主效
QTL。增效基因来自于 A150-3-2,效应值为 0.0064。
qchlbl-3-1 、qchlbl-7-1 和 qchlbl-9-1 表现为加性、
qchlbl-1-1 和 qchlbl-8-1 表现为部分加性, qchlbl-5-1
表现为显性。 

喇叭口期其他叶绿素即 chlcl 共检测到 6 个
QTL(表 2), 分别位于第 1、3、5、7、8和 9染色体
上 , 所在的标记区间分别为 mmc0041-bnlg1556、
bnlg1951-mmc0022、 umc1098-bnlg557、 umc1066- 
umc2177、umc1457-umc2199和 bnlg127-umc1037(图
2)。临近的标记分别为 bnlg1556、bnlg1951、bnlg557、
umc2177、umc1457和 umc1037, 共解释表型变异的
36.32%, 单个 QTL 的贡献率为 3.37%～10.77%。
qchlcl-5-1 的单个 QTL 贡献率达到 10.77%, 为主效
QTL。增效基因来自于 A150-3-2,效应值为 0.0029。
qchlcl-1-1 表现为加性 , qchlcl-5-1 表现为显性 , 
qchlcl-3-1、qchlcl-7-1、qchlcl-8-1 和 qchlcl-9-1均表
现为部分显性。 

喇叭口期总叶绿素含量即 chlzl 共检测到 6 个
QTL(表 2), 分别位于第 1、2、5、7、8和 9染色体
上 , 所在的标记区间分别为 mmc0041-bnlg1556、
umc1165-phi96100、 umc1098-bnlg557、 umc1066- 
umc2177、umc1457-umc2199 和 bnlg127-umc1037  
(图 2)。临近的标记分别为 bnlg1556、phi96100、
bnlg557、umc2177、umc2199和 bnlg127, 共解释表
型变异的 36.86%, 单个 QTL 的贡献率为 3.38%～
11.51%。qchlzl-5-1的单个 QTL的贡献率达到 10.3%, 
为主效 QTL。增效基因来自于 A150-3-2,效应值为
0.0366。qchlzl-1-1 和 qchlzl-2-1表现为加性, qchlzl- 
5-1和 qchlzl-7-1表现为显性, qchlzl-8-1和 qchlzl-9-1

表现为部分显性。 

   从以上 4 个性状的 QTL 分析结果可以看出, 控
制这些性状喇叭口期的 QTL都分布很集中。每个性
状都在第 1、5、7、8和 9染色体上检测到 QTL, 并
且 4个性状在同一条染色体上检测到的 QTL所在的
标记区间相同, 所在的位置基本一致, 他们之间的
距离为 0~2 cM。4个性状都检测到了主效 QTL, 均
位于第 5 染色体上的 umc1098-bnlg557 区间。可见, 
控制叶绿素总含量及其组分的 QTL位置基本相同。 

2.4  开花期叶绿素含量的 QTL定位分析 

开花期叶绿素 a即 chlak共检测到 2个 QTL(表
3), 均位于第 5 染色体上, 所在的标记区间分别为
umc2308-bnlg386和 umc1098-bnlg557(图 2)。临近的
标记分别为 umc2308 和 umc1098, 共解释表型变异
的 9.90%, 单个 QTL 的贡献率分别为 6.05%和
3.85%。qchlak-5-1 表现为部分显性, qchlak-5-2表现
为超显性。 

开花期叶绿素 b即 chlbk共检测到 2个 QTL(表
3), 分别位于第 4和 5染色体上, 所在的标记区间分
别为 dupssr34-umc1532 和 umc2308-bnlg386(图 2), 
临近的标记分别为 umc1532和 umc2308, 共解释表型
变异的 11.32%, 单个 QTL 的贡献率分别为 5.33%和
5.99%。qchlbk-4-1和 qchlbk-5-1均表现为部分显性。 

开花期其他叶绿素即 chlck 共检测到 2 个
QTL(表 3), 分别位于第 4、5染色体上, 所在的标记
区 间 分 别 为 bnlg1741-bnlg1755 和 umc2308- 
bnlg386(图 2), 临近的标记分别为 bnlg1741 和
umc2308, 共解释表型变异的 11.23%, 单个 QTL 的
贡献率分别为 4.23%和 7.00%。qchlck-4-1 表现为显
性, qchlck-5-1表现为部分显性。 

开花期总叶绿素含量即 chlzk 共检测到 2 个
QTL(表 3), 均位于第 5 染色体上, 所在的标记区间
分别为 umc2308-bnlg386和 umc1098-bnlg557(图 2), 
临近的标记分别为 umc2308 和 umc1098, 共解释表
型变异的 9.89%, 单个 QTL 的贡献率分别为 6.10%
和 3.79%。qchlzk-5-1 表现为部分显性, qchlzk-5-2
表现为超显性。 

可见, 控制开花期的 QTL 集中分布在第 4 和 5
染色体上。其中标记 umc2308-bnlg386 区间同时检
测到了控制开花期 4 个叶绿素含量性状 (chlak、
chlbk、chlck 和 chlzk)的 QTL,说明控制开花期各叶
绿素含量的性状主要存在与该标记区间。 
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图 2 玉米叶绿素含量 QTL 定位 
Fig. 2  QTL mapping for chlorophyll content in maize 
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表 2  F2群体喇叭口期叶绿素含量QTL分析及遗传参数估计 
Table 2  QTL analysis and estimation of genetic parameters for the chlorophyll content at the trumpet stage in F2 population   

遗传效应 Genetic effect QTL命名 
QTL 

designation 

染色体 
Chrom- 
osome 

位点 
Position 

(cM) 

标记区间 
Marker interval 

范围 
Range (cM)

a d |d/a| 

作用

方式 
Gene 
action 

F值 
F 

value 

贡献率 
Explained
variance 

(%) 

qchlal-1-1 1 119.7 mmc0041∼bnlg1556 106.0−130.6 0.0266*** −0.0058 0.22 PD 9.19 3.93 
qchlal-2-1 2 232.6 umc1165∼phi96100 219.6−232.6 0.0199*** 0.0019 0.10 A 7.10 3.93 
qchlal-5-1 5 93.0 umc1098∼bnlg557 68.9−113.0 0.0263*** 0.0206* 0.79 PD 7.80 11.63 
qchlal-7-1 7 119.6 umc1066∼umc2177 107.6−121.6 0.0156*** −0.0086 0.55 PD 4.19 3.29 
qchlal-8-1 8 71.1 umc1457∼umc2199 69.6−87.1 0.0200*** 0.0040 0.20 A 4.71 8.90 
qchlal-9-1 9 155.9 bnlg127∼umc1037 146.6−164.9 −0.0209*** 0.0003 0.01 A 4.67 5.12 
qchlbl-1-1 1 119.7 mmc0041∼bnlg1556 105.0−142.6 0.0067*** −0.0033 0.49 PD 7.40 3.14 
qchlbl-3-1 3 182.0 bnlg1951∼mmc0022 156.0−205.0 0.0062*** −0.0010 0.16 A 7.32 4.29 
qchlbl-5-1 5 93.0 umc1098∼bnlg557 95.0−113.0 0.0064*** 0.0056 0.88 D 9.37 10.3 
qchlbl-7-1 7 121.6 umc1066∼umc2177 109.6−121.6 0.0051*** −0.0004 0.08 A 4.45 3.88 
qchlbl-8-1 8 72.1 umc1457∼umc2199 69.6−89.1 0.0051*** 0.0019 0.37 PD 5.78 8.04 
qchlbl-9-1 9 155.9 bnlg127∼umc1037 146.6−165.9 −0.0067*** 0.0006 0.09 A 4.53 6.02 
qchlcl-1-1 1 119.7 mmc0041∼bnlg1556 108.0−128.7 0.0037*** −0.0004 0.11 A 11.24 4.36 
qchlcl-3-1 3 172.0 bnlg1951∼mmc0022 150.0−195.0 0.0035*** −0.0013 0.37 PD 6.85 4.55 
qchlcl-5-1 5 94.0 umc1098∼bnlg557 100.0−113.0 0.0029*** 0.0025 0.86 D 11.95 10.77 
qchlcl-7-1 7 119.6 umc1066∼umc2177 108.6−121.6 0.0020*** −0.0016 0.80 PD 4.85 3.37 
qchlcl-8-1 8 71.1 umc1457∼umc2199 49.6−83.1 0.0026*** 0.0014 0.54 PD 5.39 7.92 
qchlcl-9-1 9 155.9 bnlg127∼umc1037 146.6−167.9 −0.0026*** 0.0006 0.23 PD 4.02 5.35 
qchlzl-1-1 1 120.7 mmc0041∼bnlg1556 108.0−129.7 0.0333** 0.0063 0.19 A 10.54 3.81 
qchlzl-2-1 2 232.6 umc1165∼phi96100 219.6−232.6 0.0304** 0.0026 0.09 A 7.10 4.07 
qchlzl-5-1 5 94.0 umc1098∼bnlg557 69.9−113.0 0.0366** 0.0358 0.98 D 8.23 11.51 
qchlzl-7-1 7 119.6 umc1066∼umc2177 108.6−121.6 0.0195** −0.0192 0.98 D 4.41 3.39 
qchlzl-8-1 8 70.1 umc1457∼umc2199 10.0−85.1 0.0285** 0.0128 0.45 PD 4.64 8.81 
qchlzl-9-1 9 155.9 bnlg127∼umc1037 146.6−176.2 −0.0304** 0.0094 0.31 PD 4.22 5.27 

a: 加性效应; d: 显性效应; ︱d/a︱: 显性势; A: 加性(显性势=0−0.2); PD: 部分显性(显性势=0.21−0.8); D: 显性(显性势=0.81−1.20); OD: 超
显性(显性势>1.20)。*、**、***分别表示 0.05、0.01和 0.005显著水平。 
a: Additive effect; d: Dominant effect; |d/a|: Dominant degree; A: Additive (dominant degree=0−0.2); PD: Partial dominant (dominant de-
gree=0.21−0.8); D: Dominant (dominant degree=0.81−1.20); OD: Over dominant (dominant degree＞1.20). *, **, and ***: Significant levels 
at 0.05, 0.01, and 0.005, respectively. 
 
表 3  F2群体开花期叶绿素含量QTL分析及遗传参数估计 
Table 3  QTL analysis and estimation of genetic parameters for chlorophyll content at the flowering stage in F2 population    

遗传效应 Genetic effect QTL命名 
QTL  

designation 

染色体 
Chrom- 
osome 

位点 
Position

(cM) 

标记区间 
Marker interval 

范围 
Range 
(cM) a d |d/a| 

作用 
方式 
Gene 
action 

F值 
F 

value 

贡献率 
Explained
variance

(%) 
qchlak-5-1 5 2.0 umc2308~bnlg386 0.0−15.9 0.0146*** 0.004 0.27 PD 5.84 6.05 
qchlak-5-2 5 79.9 umc1098~bnlg557 67.9−113.0 0.0012 0.0277** 23.08 OD 4.32 3.85 
qchlbk-4-1 4 160.0 Dupssr34~umc1532 117.0−186.0 −0.0072*** 0.0046 0.64 PD 4.24 5.33 
qchlbk-5-1 5 1.0 umc2308~bnlg386 0.0−15.9 0.0054*** 0.0029 0.54 PD 6.44 5.99 
qchlck-4-1 4 89.0 bnlg1741~bnlg1755 85.0−94.0 −0.0014* 0.0012 0.86 D 4.29 4.23 
qchlck-5-1 5 1.0 umc2308~bnlg386 0.0−16.9 0.0023*** 0.0011 0.48 PD 8.25 7.00 
qchlzk-5-1 5 2.0 umc2308~bnlg386 0.0−16.9 0.0203*** 0.0090 0.44 PD 5.91 6.10 
qchlzk-5-2 5 80.9 umc1098~bnlg557 67.9−113.0 −0.0009 0.0148* 16.44 OD 4.32 3.79 

a: 加性效应; d: 显性效应; |d/a|: 显性势; A: 加性(显性势=0−0.2); PD: 部分显性(显性势=0.21−0.8); D: 显性(显性势=0.81−1.20); OD: 超显性
(显性势>1.20)。*、**、***分别表示 0.05、0.01和 0.005显著水平。 
a: Additive effect; d: Dominant effect; |d/a|: Dominant degree; A: additive (dominant degree=0−0.2); PD: Partial dominant (dominant de-
gree=0.21−0.8); D: Dominant (dominant degree=0.81−1.20); OD: Over dominant (dominant degree＞1.20). *, **, and ***: Significant levels 
at 0.05, 0.01, and 0.005, respectively. 
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检测到的 QTL数相对于喇叭口期少, 说明花期叶绿
素各组分含量显著增加, 群体差异减小, 因此, QTL
很难检测到。检测到与喇叭口期不同的 QTL出现在
第 4 染色体上, 说明第 4 染色体上的基因参与控制
开花期的叶绿素含量, 不同时期的叶绿素含量由不
同 QTL控制, 也说明了不同基因的不同时空表达。 

3  讨 论 

叶绿素作为光合作用的光合色素, 对光合作用
的影响直接影响到作物的产量。关于叶绿素含量的

生理机制研究已经非常深入, 对于遗传规律的研究, 
特别是在分子水平上, 在水稻, 小麦等其他作物上
已经有过大量研究[14~20, 23], 但是在玉米上的报道却
很少。王春丽[20] 利用黄C×许 178 组配材料, 构建
F2群体, 对 6 个不同时期玉米叶绿素总含量进行分
析, 共检测到 10个QTL, 大部分集中在第 4、5条染
色体上。本研究两个时期的叶绿素总含量除第 5 染
色体外, 在第 1, 2, 7, 8 和 9 染色体上也检测到了
QTL。检测到不同的QTL可能与本研究选取的材料
与王春丽使用的材料不同所致。喇叭口期的叶绿素

总含量检测到一个主效QTL位于第 5 染色体上, 单
个位点解释表型变异的 11.51%。开花期的叶绿素总
含量检测到两个QTL均位于第 5 染色体上, 总贡献
率为 9.89%。结果说明控制叶绿素总含量的 QTL主
要位于第 5 染色体上, 这与王春丽的研究结果基本
一致。 

王春丽的研究只对玉米叶绿素总含量进行分析, 
尚未对叶绿素的各个组分进行具体分析。本研究于

喇叭口期和开花期对叶绿素 a, 叶绿素 b以及其它叶
绿素含量以及总含量均进行了 QTL分析, 两个时期
共检测到 32个 QTL, 分布在除第 6、10染色体以外
的染色体上。喇叭口期检测到 24个 QTL, 且 chlal、
chlbl、chlcl和 chlzl在同一染色体上所检测到的 QTL
都在相同的标记区间内, 距离仅相差 0~2 cM。位于
5号染色体 umc1098-bnlg5573区间的 QTL单个位点
贡献率分别为 11.63%、10.3%、10.77%和 11.51%, 均
超过 10%, 为主效基因。开花期的 4 个性状检测到
的 6 个 QTL 大都位于第 4、5 染色体, 且对表型变
异的贡献率较大, 可见不同时期控制叶绿素含量及
其组分的的主效基因存在于第 5 染色体, 受环境影
响较小。开花期检测到的 QTL数目相对于喇叭口期
要少, 每个性状的 QTL数目均为两个。 

本试验检测到喇叭口期的第 5 染色体上的 4 个

QTL: qchlal-5-1, qchlbl-5-1, qchlcl-5-1 和 qchlzl-5-1, 
与开花期检测到的第 5 染色体上的 2 个 QTL: 
qchlak-5-2 和 qchlzk-5-2 均位于同一标记区间 : 
umc1098-bnlg557, 说明该区间的 QTL 同时参与控
制两个时期的性状表达 ; mmc0041-bnlg1556、 
umc1066-umc2177、umc1457-umc2199 和 bnlg127- 
umc1037 四个标记区间均能同时检测到控制喇叭口
期 4 个叶绿素含量性状的 QTL, 说明这 4 个区间的
QTL 控制喇叭口期的性状表达; 而标记 umc2308- 
bnlg386区间同时检测到了控制开花期 4个叶绿素含
量性状的 QTL,说明该区间的 QTL 只参与控制开花
期的性状表达。 
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