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摘 要：利用玉米自交系 W22与大刍草杂交衍生得到的包含 866个家系的渗入系群体，结合均匀覆盖玉米全基

因组的 19 838个 SNP分子标记，采用 R/qtl的多 QTL模型对玉米株高和穗位高进行高精度的 QTL定位分析。结

果表明：玉米株高和穗位高存在广泛的遗传变异，属于典型的数量性状，由微效多基因控制；共检测到 4个控制

株高的 QTL，分别位于第 1、5和 8染色体上，单个株高 QTL表型贡献率变幅为 2.33%～4.85%，加性效应的变

幅为 2.33～6.01 cm；共检测到 10个控制穗位高的 QTL，分别位于第 1、2、3、5、6、7和 8染色体上，单个穗

位高 QTL表型贡献率的变幅为 1.77%～6.15%，加性效应的变幅为 1.75～6.25 cm。 
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Abstract: Using a large population of 866 maize-teosinte introgression lines that has been genotyped into 19,838 SNP 

markers, we performed a high resolution QTL mapping of the plant height and ear height. The results showed that there 

are wide genetic variations in plant height and ear height, which belong to typical quantitative traits and are controlled by 

the genes of small effect. Totally, 4 QTL of the plant height were located on chromosome 1, 5 and 8, and the phenotypic 

contribution rate and additive effect of each QTL ranged from 2.33% to 4.85% and from 2.33 cm to 6.01 cm, respectively. 

In addition, 10 QTL of the ear height were located on chromosome 1, 2, 3, 5, 6, 7 and 8, and the phenotypic contribution 

rate and additive effect of each QTL ranged from 1.77% to 6.15% and from 1.75 cm to 6.25 cm, respectively.  
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株高和穗位高是构成玉米理想株型的 2个重要

农艺性状。研究表明，株高和穗位高过高，会降低

种植密度、抗倒伏性和收获指数；过低，则影响田

间通透性，提高病虫害感染率，降低生物产量[1]。

进一步解析玉米株高和穗位高的遗传基础，对选育

具有理想株型且高产的玉米品种具有重要意义。 
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玉米株高和穗位高是典型的数量性状，由微效

多基因控制。随着测序成本的逐渐降低和分子标记

技术的快速发展，国内外研究者利用连锁群体和关

联群体对玉米株高和穗位高开展了大量的定位研

究[2–7]，并检测到许多控制玉米株高和穗位高的数

量性状基因座(quantitative trait locus，QTL)和关联

位点，但仅有少数基因被克隆。ZmGA3ox2 主要在

玉米茎尖表达，提高 ZmGA3ox2的表达，促进 GA1

的积累，增加细胞长度和节间长，表现出更高的株

高[8]。Dwarf3[9]、Dwarf8[10]、Dwarf9[11]、Anther ear1[12]

和 ZmGID1a[13]可通过赤霉素途径调控玉米株高。

Brachytic2[14]和 ZmPIN1a[15]是调控玉米生长素极性

运输的关键基因，与野生型相比，Brachytic2 的突

变体植株和 ZmPIN1a 的过表达植株均显著降低了

株高和穗位高。尽管目前对玉米株高和穗位高的研

究较多，但利用玉米–大刍草渗入系群体解析玉米

株高和穗位高遗传基础的研究还鲜有报道。 

本研究中，利用包含 866 个家系的玉米–大刍

草渗入系群体，结合均匀覆盖全基因组的 19 838个

SNP分子标记，对玉米株高和穗位高进行高精度的

QTL定位分析，旨在为进一步克隆玉米株高和穗位

高 QTL和分子标记辅助选择育种提供理论依据。 

1 材料与方法 

1.1 材料 

以玉米自交系W22作为受体亲本和轮回亲本，

以大刍草(Zea mays ssp. parviglumis)作为供体亲本，

通过杂交 1次、回交 2次和自交 3次衍生而成BC2S3

渗入系群体，共包含 866个家系。该群体已经利用

GBS(genotyping-by-sequencing)简化基因组测序技

术获得了均匀覆盖玉米全基因组的 19 838 个 SNP

分子标记。 

1.2 方法 

1.2.1 试验设计 

2019 年春季在湖南省浏阳市(28.2°N, 113.6°E)

国家农作物品种区域试验站种植 BC2S3 渗入系群

体。田间试验采用扩增式不完全随机区组设计。每

个小区种植 2行，每行种植 15株，株距 25 cm。每

垄种植 2个家系。垄高 15 cm，垄宽 70 cm，沟宽

30 cm。田间管理同当地生产管理。 

1.2.2 表型调查 

散粉 10 d后调查株高和穗位高，每个家系从第

3 株开始，连续调查 8 个单株。株高即从地面至植

株顶叶叶环的高度。穗位高即从地面至最上部雌穗

着生节的高度。 

1.2.3 数据分析 

利用 SAS 软件计算每个家系株高和穗位高的

最佳线性无偏估计值(BLUP)；运用 R软件对表型数

据进行正态分布检验，计算变异系数、偏度、峰度，

并分析株高和穗位高的相关性。 

1.2.4 QTL 定位 

参照HUANG等[16]的方法，利用R/qtl的多QTL

模型进行 QTL定位分析。应用 Haley–Knott回归进

行 QTL 简单区间定位分析，并采用置换检验

(permutation test)10 000次的方法确定各性状 QTL

的LOD阈值(α = 0.05)。将简单区间定位得到的QTL

模型进行多 QTL模型拟合，并利用 R/qtl的 refineqtl

命令优化每个 QTL 的位置。进一步利用 addqtl 命

令检测基因组是否存在其他显著改善模型的 QTL，

如果检测到新的 QTL，则重新拟合多 QTL 模型和

优化 QTL 位置。重复此过程，直至检测不到新的

QTL。最后利用 fitqtl命令计算所有 QTL解释的总

表型贡献率及单个 QTL的加性效应和表型贡献率。

参照 MCCOUCH 等[17]在 1997 年提出的方法进行

QTL命名。 

2 结果与分析 

2.1 株高和穗位高表型值统计分析 

运用 R 软件对玉米–大刍草渗入系群体的株高

和穗位高表型值进行统计分析，结果(表 1)表明：渗

入系群体的株高和穗位高存在广泛的遗传变异，株

高和穗位高的变异范围分别为 113.2～192.3 cm 和

28.0～81.5 cm，变异系数分别为 8.35%和 18.85%，

穗位高的变异程度大于株高；株高和穗位高的偏度

和峰度绝对值均小于 1，说明渗入系群体的株高和

穗位高表型值均服从正态分布，呈现典型的数量性

状遗传特征，符合 QTL定位要求。 
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表 1 株高和穗位高表型值的统计分析结果 
Table 1 Statistics of phenotypic values for plant height and ear height 

性状 均值/cm 变异范围/cm 变异系数/% 偏度 峰度

株高 154.6 113.2～192.3  8.35 –0.04  0.18

穗位高  50.6 28.0～81.5 18.85  0.33 –0.11
 

2.2 株高和穗位高的频率分布及相关性分析 

频率分布分析结果(图 1–a，图 1–b)表明，渗入
系群体的株高和穗位高表型值均呈现连续性变异，

且频数分布图与正态分布曲线拟合较好，表明株高

和穗位高属于典型的由多基因控制的数量性状。相

关性分析结果(图 1–c)表明，株高和穗位高之间存在
极显著的正相关，Pearson 相关系数为 0.66(P< 
0.01)，株高和穗位高的拟合方程为 y=0.89x+109.36，
株高和穗位高呈线性的正相关关系，表明株高和穗

位高可能具有相似的遗传基础，具有部分相同的调

控基因和代谢途径。 
 

   
100   120   140   160    180    200          20  30   40   50   60   70   80   90           20     40     60     80    100 

株高/cm                                    穗位高/cm                                    穗位高/cm 

图 1 株高和穗位高的频率分布及相关性分析结果 
Fig. 1 Frequency distribution and correlation analysis of plant height and ear height  

2.3 株高和穗位高 QTL 定位分析 

利用 R/qtl的多 QTL模型对渗入系群体的株高
和穗位高进行 QTL定位分析，采用置换检验 10 000

次的方法，确定株高和穗位高 QTL的 LOD阈值(分
别为 4.22和 4.16)，共检测到 14个 QTL，分别位于
第 1、2、3、5、6、7和 8染色体上(图 2)。 

 

 
1            2          3          4           5         6        7         8         9      10 

             染色体 

图 2 株高和穗位高 QTL 图谱 
Fig.2 QTL map for plant height and ear height  

2.3.1 株高 QTL 

共检测到 4个玉米株高 QTL，分别为 qPH1–1、
qPH1–2、qPH5–1和 qPH8–1，位于第 1、5和 8染
色体上，两侧分子标记分别为 m00824与 m01009、
m06413 与 m06822、m25156 与 m25315、m45071 

与 m45142，单个 QTL的 LOD峰值为 4.77～9.77，

加性效应大小为 2.33～6.01 cm，表型贡献率为

2.33%～4.85%，且 4 个 QTL 的增效等位基因均来

自大刍草(表 2)。 
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表 2 株高和穗位高 QTL 定位结果 
Table 2 Results of QTL analysis on plant height and ear height 

QTLs 染色体 标记区间 遗传位置/cM LOD值 加性效应/cm 显性效应/cm 贡献率/% 

qPH1–1 1 m00824—m01009 41.03 9.77 4.83 0.49 4.85 

qPH1–2 1 m06413—m06822 119.83 4.77 6.01 3.17△ 2.33 

qPH5–1 5 m25156—m25315 2.50 5.79 3.52 2.74 2.84 

qPH8–1 8 m45071—m45142 117.14 7.53 2.33 6.27 3.71 

qEH1–1 1 m00817—m00912 38.39 16.58 3.90 1.63 6.15 

qEH1–2 1 m06496—m06617 119.83 12.84 6.25 2.93△ 4.71 

qEH1–3 1 m07716—m07838 161.32 4.92 1.75 2.15 1.77 

qEH2–1 2 m08456—m10331 42.00 5.11 2.84 0.09 1.84 

qEH3–1 3 m16893—m17099 77.47 8.95 3.94 1.61△ 3.25 

qEH5–1 5 m25461—m25542 19.33 8.36 3.28 0.59△ 3.03 

qEH5–2 5 m28055—m29030 82.91 7.35 2.25 2.14 2.66 

qEH6–1 6 m35223—m35631 82.19 12.92 3.33 2.57 4.74 

qEH7–1 7 m36519—m38032 55.24 5.29 –2.30 0.54 1.90 

qEH8–1 8 m43919—m44688 89.75 11.70 2.79 2.52 4.28 

“△”示大刍草等位基因的显性效应减少的性状表型值。  

2.3.2 穗位高 QTL 

共检测到 10 个玉米穗位高 QTL，分别为
qEH1–1、qEH1–2、qEH1–3、qEH2–1、qEH3–1、
qEH5–1、qEH5–2、qEH6–1、qEH7–1和 qEH8–1，
位于第 1、2、3、5、6、7 和 8 染色体上，两侧分
子标记分别为 m00817 与 m00912、m06496 与
m06617、m07716与 m07838、m08456与 m10331、
m16893 与 m17099、m25461 与 m25542、m28055
与m29030、m35223与m35631、m36519与m38032、
m43919与m44688，单个QTL的LOD峰值为 4.92～
16.58，加性效应大小为 1.75～6.25 cm，表型贡献
率为 1.77%～6.15%，且 10个 QTL中有 9个 QTL
的增效等位基因来自大刍草，只有 qEH7–1 的增效
等位基因来自玉米自交系W22(表 2)。 
进一步分析发现，位于第1染色体上的株高QTL 

qPH1–1(35.0～ 44.0 cM)与穗位高 QTL qEH1–1 
(35.0～39.6 cM)的置信区间存在重叠，位于第 1染色
体上的株高QTL qPH1–2(113.3～125.2 cM)与穗位高
QTL qEH1–2(117.9～122.3 cM)的置信区间也存在重
叠，且增效等位基因均来自大刍草，表明这 2 个区
段可能存在紧密连锁的控制玉米株高和穗位高的不

同基因，或是同一基因的一因多效作用。 

3 结论与讨论 

本研究中，玉米株高和穗位高之间存在极显著

的正相关关系，表明株高和穗位高可能具有相似的

遗传基础，且一般株高较高的植株穗位高也相应较

高，这与前人的研究结果相一致[1–2]。QTL 定位分
析发现：在第 1染色体上的 2个区段均检测到置信
区间重叠的株高和穗位高 QTL，表明这 2个区段可
能存在紧密连锁的控制玉米株高和穗位高的不同

基因，或是同一基因的一因多效作用；在第 5 和 8
染色体上，同时检测到了株高和穗位高 QTL，但
QTL 的置信区间没有重叠；大部分株高和穗位高
QTL的置信区间没有重叠，甚至位于不同的染色体
上，在玉米第 2、3、6和 7染色体上仅检测到穗位
高 QTL，而没有检测到株高 QTL。以上结果表明，
控制玉米株高和穗位高的基因大多是不同的，即株

高和穗位高具有相对独立的遗传基础和不同的遗

传调控机制；因此，在今后的育种实践中，可以单

独改良玉米株高和穗位高。 
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