
第３７卷第９期　　　　　　　　　 西 南 大 学 学 报 (自然科学版)　　　　　　　　　　　２０１５年９月

Vol３７　No９ JournalofSouthwestUniversity(NaturalScienceEdition) Sep　２０１５

DOI:１０１３７１８/jcnkixdzk２０１５０９００１

玉米光合性状的相关性及QTL分析①
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摘要:为了探讨玉米光合性状的相关性及遗传机制,利用２个不同遗传背景的 F２ 群体对叶绿素a质量分数、叶绿

素b质量分数、叶绿素总质量分数、净光合速率、气孔导度、胞间 CO２ 浓度和蒸腾速率等１０个光合性状进行了相

关性及 QTL分析．在相关性分析中,对于 Y群体,叶绿素质量分数a、叶绿素质量分数b和叶绿素总质量分数３个

性状在不同时期的相关性不显著;而对于 R群体,这３个性状在不同时期的相关性极显著,达到高度相关．对于其

余性状间的相关,两群体表现一致性高．同一时期的叶绿素a质量分数、叶绿素b质量分数和叶绿素总质量分数间

为高度相关,净光合速率与气孔导度的相关、净光合速率与蒸腾速率的相关、气孔导度与蒸腾速率的相关为高度相

关,气孔导度与胞间 CO２ 浓度的相关为中度相关,叶绿素质量分数与净光合速率、气孔导度、胞间 CO２ 浓度、蒸

腾速率间均为弱度相关．在 QTL分析中,对于 Y群体,五叶期检测到控制叶绿素a质量分数、叶绿素b质量分数、

叶绿素总质量分数的 QTL 各１个,位于第４染 色 体 的 umc２３９１Ｇmmc０３７１之 间,单 个 QTL 可 解 释 表 型 变 异 的

８６５％~９８７％;乳熟期检测到控制叶绿素a质量分数、叶绿素b质量分数、叶绿素总质量分数的 QTL各１个,位

于第１０染色体的 mmc０５０１Ｇbnlg１４５１之间,单个 QTL可解释表型变异的６７７％~６９３％;散粉期检测到１个净光

合速率 QTL,１个气孔导度 QTL,２个胞间 CO２ 浓度 QTL,２个蒸腾速率 QTL,单个 QTL可解释表型变异的

５６４％~７７３％．对于 R群体,五叶期检测到３个叶绿素a质量分数 QTL、２个叶绿素b质量分数 QTL、３个叶绿

素总质量分数 QTL,其中１个控制叶绿素总质量分数的 QTLqRFCtＧ１Ｇ２贡献率超过１０％,为主效 QTL;乳熟期检

测到２个叶绿素a质量分数 QTL、３个叶绿素b质量分数 QTL、２个叶绿素总质量分数 QTL;散粉期检测到２个净

光合速率 QTL,１个气孔导度 QTL,１个胞间 CO２ 浓度 QTL,１个蒸腾速率 QTL,单个 QTL可解释表型变异的

５７９％~９２４％．２个群体没有检测到“一致性”QTL,而且单个 QTL的贡献率较小,说明光合性状是受微效多基

因控制的数量性状,遗传机理复杂,需做进一步深入研究．
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玉米是世界第二大作物,我国第一大作物,是重要的粮食、饲料和经济兼用作物．玉米产量的高低直接

关系到我国的粮食安全和畜牧业发展．在当前耕地面积不断减少的情况下,提高单产是增加玉米总产的重

要措施[１]．玉米产量的形成主要通过叶片的光合作用,据分析玉米与水稻[２]相同,其干质量增长的９０％~
９５％直接来自叶片的光合作用,只有５％~１０％来自土壤吸收的无机物质(水和盐类)[３]．因此,改良玉米叶

片的光合效率对于提高玉米单产具有重要意义．但长期以来,玉米光合功能的相关研究基本停留在生理水

平方面,同时传统杂交育种在改良玉米光能利用方面至今也没有取得令人满意的结果．近年来,随着分子

标记技术的发展,定位了７４个叶绿素质量分数QTL[４],９个光合速率QTL[５],但对于净光合速率、蒸腾速

率、胞间CO２ 浓度、气孔导度等重要光合性状的研究少见报道[６]．而且目前所有关于光合性状的QTL研究
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都是基于单一群体,更缺少光合性状动态QTL的研究[７],绝大部分QTLs缺乏遗传稳定性分析,难以应用

于育种实践[８－１０]．
本文采用两套不同遗传背景的绿叶自交系和黄绿叶自交系为亲本,分别构建研究群体,对叶绿素质量

分数[１１]、玉米净光合速率(Pn)、气孔导度(Sc)、胞间CO２ 浓度(Ci)和蒸腾速率(Tr)等[１２]光合性状进行

QTL分析,旨在进一步阐明这些性状的分子遗传机理,为这些性状的基因克隆和玉米高光效分子辅助育种

提供借鉴和参考．

１　材料与方法

１１１　植株材料

在对本实验室常用玉米自交系的光合速率和叶绿素质量分数广泛测定的基础上,选出２个光合速率、
叶绿素质量分数较高,叶片保绿性较好的自交系 Y１１４和 Y１０６;２个光合速率和叶绿素质量分数较低,叶

片保绿性较差的自交系 Y１１５和 Y１０５．２０１０年春配制组合 Y１１４×Y１１５和 Y１０５×Y１０６,２０１０年冬在云南

种植F１ 代,自交获得F２ 代种子．Y１１４×Y１１５命名为 Y群体,Y１０５×Y１０６命名为R群体．
１１２　田间试验

２０１１年春,在西南大学玉米研究所试验基地种植亲本、F１ 及F２ 代,每个F２ 代１８９株,采用育苗移

栽,行距０８m,株距２８cm,密度为４５株/m２．试验地平整,土壤肥力均匀,田间管理与大田生产相同．
１２　表型性状测定与分析

对于每个群体,选取长势一致的父本、母本、F１ 代植株各５株,F２ 代植株１８９株,测定光合性状

的表型．
１２１　叶绿素质量分数测定

用丙酮法测定五叶期和乳熟期叶片叶绿素质量分数,主要步骤为:① 五叶期取最上层展开叶叶

片中部,乳熟期取穗上一叶叶片中部为测定样品;② 将样品叶片剪成２mm 碎条,按每份００５g称

质量;③ 将称好的叶片碎条放入盛有混合提取液(丙酮∶乙醇为２∶１)的１５mL试管中浸提,每隔２h
混匀１次,直到叶片完全变白;④ 用 VUＧ１０００型分光光度计分别于６４５nm、６６３nm波长下测定浸提液

OD 值;⑤ 采用 Amon法修正的计算公式[１３]计算叶绿素a质量分数(Ca)、叶绿素b质量分数(Cb)和叶

绿素总质量分数(Ct)．
Ca＝[１２７１A６６３－２５９A６４５]×V/W ×１０００
Cb＝[２２８８A６４５－４６７A６６３]×V/W ×１０００
Ct＝[８０４A６６３＋２０２９A６４５]×V/W ×１０００

１２２　光合指标测定

在F２ 群体及亲本散粉期,选择晴天的９:００－１５:００,用美国LiＧ６４００型便携式光合测定仪测定叶片的

净光合速率(Pn)、气孔导度(Sc)、胞间CO２ 浓度(Ci)、蒸腾速率(Tr),重复读数３次,取平均值．测定条

件:系统控制光强为１５００μmol/m２s,CO２ 浓度为３６０μmol/mol[１４]．
１２３　光合性状统计分析

利用IBMSPSS１９０软件对玉米叶绿素质量分数、净光合速率等１０个光合性状的表型数据进行

统计分析[１５]．
１３　遗传连锁图谱构建

在植株长至５片叶左右时,取 F２ 单株及亲本的嫩叶,用 CTAB法提取 DNA,参照http://www
maizegdborg/上的相关信息,选取覆盖玉米全基因组的SSR标记进行多态性引物筛选,分别利用筛选出

的SSR标记并采用JionMapVersion４０软件构建“Y”和“R”的遗传连锁图[１６]．
１４　QTL定位及效应分析

基于完备区间作图法(inclusivecompositeintervalmapping,ICIM)的 QTLIciＧMapping３１软件进行

QTL分析．对QTL检测,选用１cM 的步长(walkingspeed),选取参数１０００次回归,显著水平００５,丢
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失数据以删除处理．使用 MapChartVision２２绘图．基因/QTL的作用方式采用Stuber等[１７]的标准评

定:显性势DR＝|Dom/Add|,Add为加性效应,Dom为显性效应;DR＝０－０２为加性,记作 A;DR＝
０２１－０８为部分显性,记作 PD;DR＝０８１－１２０为显性,记作 D;DR＞１２０为超显性,记作 OD．
QTL的命名方法:以qRFCaＧ１Ｇ１为例,q表示 QTL,R表示 R群体,F表示五叶期,Ca表示叶绿素a的

质量分数,第一个短线后的数字１表示第１染色体,第二个短线后的１表示在该染色体上检测到的叶绿

素a质量分数 QTL的序号[１８]．

２　结果与分析

２１　光合性状的表型分析

２１１　F２ 群体光合性状的表型相关性分析

Y群体和R群体光合性状间的表型相关系数如表１、表２所示．从表１中可以看出,Y群体中叶绿素a
质量分数、叶绿素b质量分数和叶绿素总质量分数３个性状在不同时期的相关性不显著;而在 R群体,这

３个性状在不同时期的相关性极显著,相关系数在０８６６~０９９４之间,达到高度相关．对于其余性状间的

相关,两群体表现一致性高．同一时期的叶绿素a质量分数、叶绿素b质量分数和叶绿素总质量分数的相

关系数在０８５６~０９９９之间,达到高度相关,净光合速率与气孔导度的相关、净光合速率与蒸腾速率的相

关、气孔导度与蒸腾速率的相关达到高度相关,气孔导度与胞间CO２ 浓度的相关为中度相关,叶绿素质量

分数与净光合速率、气孔导度、胞间CO２ 浓度、蒸腾速率间的相关系数小,均为弱度相关．
表１　Y群体F２ 代光合性状间的相关系数

性状 Sc Ci Tr FCa FCb FCt MCa MCb MCt

Pn ０９３６∗∗ ００７ ０８６９∗∗ －０１８０∗ －００９３ －０１６４∗ ０１４ ０１４ ０１４１
Sc ０３７９∗∗ ０７８５∗∗ －０２０９∗∗ －０１１２ －０１９２∗ ０１４２ ０１５３∗ ０１４５
Ci －００９８ －０１０１ －００５ －００９７ ００２４ ００５８ ００３２
Tr －０２０４∗∗ －０１４３ －０１９３∗ ００５６ ００４５ ００５３
FCa ０９６３∗∗ ０９９９∗∗ ００３６ ０００２ ００２８
FCb ０９７６∗∗ ００１ －００１１ ０００５
FCt ００３７ ０００５ ００３
MCa ０９８１∗∗ ０９９９∗∗

MCb ０９８９∗∗

　　注:Pn:净光合速率;Sc:气孔导度;Ci:胞间CO２ 浓度;Tr:蒸腾速率;FCa:五叶期叶绿素a质量分数;FCb:五叶

期叶绿素b质量分数;FCt:五叶期叶绿素总质量分数;MCa:乳熟期叶绿素a质量分数;MCb:乳熟期叶绿素b质量分数;

MCt:乳熟期叶绿素总质量分数;∗∗:１％水平上显著;∗:５％水平上显著．
表２　R群体F２ 代光合性状间的相关系数

性状 Sc Ci Tr FCa FCb FCt MCa MCb MCt

Pn ０７１７∗∗ －００９ ０７００∗∗ －０２５６∗∗ －００６ －０２１２∗∗ －００４ －００７ －００４
Sc ０４４４∗∗０８５１∗∗ －０１０ ０１３ －００４ ０１６１∗ ００９ ０１４
Ci ０１７７∗ ０１９０∗ ０１７９∗ ０１９３∗ ０２０４∗ ０１５ ０１９２∗

Tr －０２０７∗∗ ０１１ －０１３ ０１１ ００７ ０１０
FCa ０８５６∗∗ ０９９１∗∗ ０９０２∗∗ ０８６６∗∗ ０９００∗∗

FCb ０９１７∗∗ ０９５６∗∗ ０９９４∗∗ ０９７４∗∗

FCt ０９４２∗∗ ０９２４∗∗ ０９４５∗∗

MCa ０９５６∗∗ ０９９７∗∗

MCb ０９７５∗∗

２１２　F２ 群体光合性状的分布

２个F２ 群体的１０个光合性状都表现出连续性分布,属于数量性状,适合做 QTL分析．
２２　遗传连锁图谱的构建

从玉米数据库(http://wwwmaizegdborg)中选取１０２０对均匀覆盖在玉米基因组上的SSR引物,对
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２个群体的亲本分别进行多态性筛选．在 Y群体中,利用筛选到的２０４对差异引物对１８９个F２ 单株进行基

因型检测,构建了包含１２个连锁群的遗传连锁图(图１)．该连锁图共整合了１９３个SSR位点,总的遗传距

离为１１６４６cM,标记间的平均距离为６１０cM．在R群体中,利用筛选到的２１５对差异引物对１８９个F２

单株进行基因型检测,构建了包含１０个连锁群的遗传连锁图(图２)．该连锁图共整合了２１２对引物的SSR
位点,总的遗传距离为１１５３３cM,标记间的平均距离为５４４cM．绝大部分标记位置和次序与标准图谱

一致,满足 QTL定位的要求．
２３　光合性状的QTL分析

２个群体光合性状的 QTL分析结果见表３、表４．Y群体和R群体分别检测到１２个和２０个 QTL．
表３　Y群体中检测到的QTL

QTL 染色体 位置 左引物 右引物 LOD
PVE/

％

遗传效应

A D D/A

基因作

用方式

qYPnＧ１０ １０ ８２ umc１３１８ phi０６３ ３２０ ７３０ －０７０４ ３４８２ ４９５ OD
qYScＧ１ １ １０３ umc１７０９ umc１９１９a ２８８ ６９０ －０００１－００３８ ３７９０ OD
qYCiＧ４Ｇ１ ４ ６ umc１１１７ umc１７０２ ２７０ ７７３ １１０１ －１６７３ ０１５ A
qYCiＧ４Ｇ２ ４ ２９ umc１８６９ bnlg２２９１ ２７１ ６２８ ９６７４ ４８ ０５０ PD
qYTrＧ６ ６ ５６ nc０１２ umc２３１９ ２５６ ５６４ －０４ －０３６９ ０９２ D
qYTrＧ１０ １０ ７３ mmc０５０１ bnlg１４５１ ２８８ ６８２ －０１０２ ０７４６ ７３２ OD
qYFCaＧ４ ４ １５ umc２３９１ mmc０３７１ ３８２ ９８７ －０１１７－００４５ ０３９ PD
qYFCbＧ４ ４ １５ umc２３９１ mmc０３７１ ３３３ ８６５ －００２８－００１４ ０５１ PD
qYFCtＧ４ ４ １５ umc２３９１ mmc０３７１ ３７５ ９７１ －０１４５－００５９ ０４１ PD
qYMCaＧ１０ １０ ７０ mmc０５０１ bnlg１４５１ ２５９ ６６８ ００９６－０１５３ １５９ OD
qYMCbＧ１０ １０ ７０ mmc０５０１ bnlg１４５１ ２６８ ６９３ ００２９－００４６ １５７ OD
qYMCtＧ１０ １０ ７０ mmc０５０１ bnlg１４５１ ２６３ ６７７ ０１２５－０１９９ １５９ OD

　　注:A:加性;PD:部分显性;D:显性;OD:超显性．下同．
表４　R群体中检测到的QTL

QTL 染色体 位置 左引物 右引物 LOD
PVE/

％

遗传效应

A D D/A

基因作

用方式

qRPnＧ１ １ ４１ bnlg１５５６ umc２１５１ ３１５ ７８０ ０９２０７ ２６００６ ２８２ OD
qRPnＧ２ ２ ４３ bnlg１２３３ bnlg１２６７ ２６２ ５７９ －１６０７ －１１７２ ０７３ PD
qRScＧ３ ３ ４ phi４５３１２１ umc２３７７ ２８２ ７３５ －００１１ －００３３ ３０９ OD
qRCiＧ５ ５ １３０ bnlg１１８ umc１０７２ ３７８ ９２４ －３９９３－２１１５ ５３０ OD
qRTrＧ６ ６ ９４ umc１７５３ phi０７７ ３３１ ８００ ０４０４ １４１９１ ３５１ OD

qRFCaＧ１Ｇ１ １ １６ umc１３０６ umc１９１４ ３２４ ７５０ －０１３１ －００６６ ０５０ PD
qRFCaＧ１Ｇ２ １ ８７ umc１０７３ bnlg１８０３ ４３７ ９７７ ０１６７９－００２ ０１２ A
qRFCaＧ１０ １０ １００ umc２０２１ bnlg１１８５ ２８４ ６１７ ０１２０４ ００５８２ ０４８ PD
qRFCbＧ１Ｇ１ １ ５ umc１５３４ umc２１８９ ３８３ ８６４ －００５２ －００２１ ０４０ PD
qRFCbＧ１Ｇ２ １ ９３ bnlg１８０３ bnlg１００７ ３１９ ７１７ ００４７９－００１７ ０３５ PD
qRFCtＧ１Ｇ１ １ ５ umc１５３４ umc２１８９ ３７２ ７８６ －０２０６ －００３８ ０１８ A
qRFCtＧ１Ｇ２ １ ８７ umc１０７３ bnlg１８０３ ４７１ １０２２ ０２３３１－００１２ ００５ A
qRFCtＧ１０ １０ １００ umc２０２１ bnlg１１８５ ２６０ ５４７ ０１５９８ ００５２５ ０３３ PD
qRMCaＧ１Ｇ１ １ ５ umc１５３４ umc２１８９ ３００ ６６２ －０１３１ －００６１ ０４７ PD
qRMCaＧ１Ｇ２ １ ９３ bnlg１８０３ bnlg１００７ ４３６ ９８７ ０１６５６－００４１ ０２５ PD
qRMCbＧ１Ｇ１ １ ６ umc１５３４ umc２１８９ ３８１ ８０８ －００５ －００１８ ０３５ PD
qRMCbＧ１Ｇ２ １ ９３ bnlg１８０３ bnlg１００７ ３２６ ６８７ ００４５５－００２１ ０４５ PD
qRMCbＧ６ ６ ３６ phi２９９８５２ umc１４６２ ２７２ ５２５ ００３９９－００１４ ０３４ PD
qRMCtＧ１Ｇ１ １ ５ umc１５３４ umc２１８９ ３２５ ７２０ －０１８２ －００８１ ０４５ PD
qRMCtＧ１Ｇ２ １ ９３ bnlg１８０３ bnlg１００７ ４２０ ９４８ ０２１４８－００６１ ０２９ PD
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图１　Y群体光合性状QTL定位
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图２　R群体光合性状QTL定位
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２３１　叶绿素质量分数的 QTL分析

在五叶期,Y群体中检测到３个控制叶绿素质量分数的 QTL,位于第４染色体上,控制叶绿素a质量

分数、叶绿素b质量分数和叶绿素总质量分数的 QTL各１个,分别为qYFCaＧ４,qYFCbＧ４,qYFCtＧ４,所在

的标记区间都为 umc２３９１Ｇmmc０３７１,临近标记为 mmc０３７１,分别可解释表型变异的９８７％,８６５％,

９７１％,基因作用方式都为部分显性．R群体中检测到８个控制叶绿素质量分数的 QTL,其中３个控制叶

绿素a质量分数,位于第１和１０染色体上,分别为qRFCaＧ１Ｇ１,qRFCaＧ１Ｇ２,qRFCaＧ１０,所在标记区间分别

为umc１３０６Ｇumc１９１４,umc１０７３Ｇbnlg１８０３,umc２０２１Ｇbnlg１１８５,临近标记分别为 umc１９１４,umc１０７３,bnＧ
lg１１８５,单个 QTL分别可解释表型变异的６２０％,７５０％,９７７％,qRFCaＧ１Ｇ１和qRFCaＧ１０表现为部分

显性,qRFCaＧ１Ｇ２表现为加性;２个控制叶绿素b质量分数的 QTL,都位于第１染色体上,分别为qRFCbＧ
１Ｇ１,qRFCbＧ１Ｇ２,所 在 的 标 记 区 间 分 别 为 umc１５３４Ｇumc２１８９,bnlg１８０３Ｇbnlg１００７,临 近 标 记 分 别 为

umc１５３４,bnlg１００７,单个 QTL分别可解释表型变异的８６４％,７２０％,基因的作用方式都为部分显性;３
个控制叶绿素总质量分数的 QTL,位于第１和１０染色体上,分别为qRFCtＧ１Ｇ１,qRFCtＧ１Ｇ２,qRFCtＧ１０,所

在的 标 记 区 间 分 别 为 umc１５３４Ｇumc２１８９,umc１０７３Ｇbnlg１８０３,umc２０２１Ｇbnlg１１８５,临 近 标 记 分 别 为

umc１５３４,umc１０７３,bnlg１１８５,单个QTL分别可解释表型变异的７８６％,１０２２％,５４７％．其中qRFCtＧ１Ｇ２
可解释表型变异的１０２％,为主效 QTL,增效基因来自于 Y１１４,效应值为０２２３１,qRFCtＧ１Ｇ１表现为加

性,qRFCtＧ１０表现为部分显性．
在乳熟期,Y群体中检测到３个控制叶绿素质量分数的QTL,位于第１０染色体上,控制叶绿素a质量

分数、叶绿素b质量分数和叶绿素总质量分数的 QTL各１个,分别为qYMCaＧ１０,qYMCbＧ１０,qYMCtＧ１０,
所在的标记区间都为 mmc０５０１Ｇbnlg１４５１,临近标记为bnlg１４５１,分别可解释表型变异的６６８％,６９３％,

６７７％,基因作用方式都为超显性．R群体中检测到７个控制叶绿素质量分数的 QTL,分布于第１和６染

色体上,其中２个控制叶绿素a质量分数的QTL,位于第１染色体上,分别为qRMCaＧ１Ｇ１,qRMCaＧ１Ｇ２,所

在的标记区间分别为umc１５３４Ｇumc２１８９,bnlg１８０３Ｇbnlg１００７,临近标记分别为umc１５３４,bnlg１００７,单个

QTL分别可解释表型变异的６６２％,９８７％,基因的作用方式都为部分显性;３个控制叶绿素b质量分数

的 QTL,位于第１和６染色体上,分别为qRMCbＧ１Ｇ１,qRMCbＧ１Ｇ２,qRMCbＧ６,所在的标记区间分别为

umc１５３４Ｇumc２１８９,bnlg１８０３Ｇbnlg１００７,phi２９９８５２Ｇumc１４６２, 临 近 标 记 分 别 为 umc２１８９,bnlg１００７,

phi２９９８５２,分别可解释表型变异的８０８％,６８７％,５２５％,基因的作用方式都为部分显性;２个控制叶绿

素总质量分数的 QTL,位于第１染色体上,分别为qRMCtＧ１Ｇ１,qRMCtＧ１Ｇ２,所在的标记区间分别为

umc１５３４Ｇumc２１８９,bnlg１８０３Ｇbnlg１００７,临近标记分别为umc１５３４,bnlg１００７,单个 QTL分别可解释表型

变异的７２０％,９４８％,基因作用方式都为部分显性．
２３２　光合指标的 QTL分析

在散粉期,Y群体检测到净光合速率等４个光合性状的６个QTL,分布于第１,４,６和１０染色体上．其
中１个净光合速率 QTL,qYPnＧ１０,所在标记区间为umc１３１８Ｇphi０６３,临近标记为phi０６３,可解释表型变

异的７３０％,基因作用方式为超显性;１个气孔导度 QTL,qYScＧ１,所在标记区间为umc１７０９Ｇumc１９１９a,
临近标记为umc１７０９,可解释表型变异的６９０％,基因作用方式为超显性;２个胞间CO２ 浓度 QTL,分别

为qYCiＧ４Ｇ１,qYCiＧ４Ｇ２,所在标记区间分别为 umc１１１７Ｇumc１７０２,umc１８６９Ｇbnlg２２９１,临近标记分别为

umc１７０２,bnlg２２９１,分别可解释表型变异的７７３％,６２８％,基因作用方式分别为加性、部分显性;２个蒸

腾速率QTL,分别为qYTrＧ６,qYTrＧ１０,所在标记区间分别为nc０１２Ｇumc２３１９,mmc０５０１Ｇbnlg１４５１,临近标

记分别为nc０１２,bnlg１４５１,分别可解释表型变异的５６４％,６８２％,基因作用方式分别为显性、超显性．
在散粉期,R群体检测到净光合速率等４个光合性状的５个 QTL,分布于第１,２,３,５和６染色体上．

其中２个净光合速率 QTL,分别为qRPnＧ１,qRPnＧ２,所在标记区间分别为bnlg１５５６Ｇumc２１５１,bnlg１２３３Ｇ
bnlg１２６７,临近标记分别为bnlg１５５６,bnlg１２６７,分别可解释表型变异的７８０％,５８０％,基因作用方式为

超显性、部分显性;１个气孔导度 QTL,qRScＧ３,所在标记区间为 phi４５３１２１Ｇumc２３７７,临近标记为
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phi４５３１２１,可解释表型变异的７３５％,基因作用方式为超显性;１个胞间CO２ 浓度QTL,qRCiＧ５,所在标

记区间为bnlg１１８Ｇumc１０７２,临近标记为umc１０７２,可解释表型变异的９２４％,基因作用方式为超显性;１
个蒸腾速率 QTL,qRTrＧ６,所在标记区间为umc１７５３Ｇphi０７７,临近标记为phi０７７,可解释表型变异为

８００％,基因作用方式为超显性．

３　讨　论

３１　叶绿素质量分数的QTL定位

叶绿素作为重要的光合色素,其质量分数的高低直接影响到光合作用的强弱,进而影响到作物产量的

高低和品质的优劣．关于叶绿素质量分数生理机理方面的研究已很深入,但对其遗传机制的研究,特别是

在分子水平上的研究还较少．王春丽[１９]对６个不同时期玉米叶绿素质量分数进行了 QTL分析,共检测到

１０个QTLs,大部分集中在第４和５染色体上;Cai等[２０]对玉米不同环境下的叶绿素质量分数进行QTL定

位,共检测到１７个与叶绿素质量分数相关的 QTL,分布在第２,３,４,６,７,８和１０染色体上．本研究中 Y群

体检测到２个时期叶绿素总质量分数的QTL位于第４,１０染色体上,与王春丽[１９]和Cai的研究结果基本一

致;R群体检测到２个时期叶绿素总质量分数的 QTL位于第１,１０染色体上．其中２个群体都在第１０染色

体上检测到１个叶绿素总质量分数的 QTL,但位置不尽相同．
前人对叶绿素各组分质量分数的 QTL研究相对较少．王爱玉等[４]利用F２ 群体对不同时期玉米叶绿素

质量分数进行了 QTL分析,检测到４个控制喇叭口期叶绿素a、叶绿素b、其他光合色素和叶绿素总质量

分数的主效QTL,开花期检测到分布于第４,５染色体上的控制叶绿素a、叶绿素b、其他光合色素和叶绿素

总质量分数各２个QTL．在本研究中,于五叶期和乳熟期对２个具有不同遗传背景的F２ 群体的叶绿素a质

量分数、叶绿素b质量分数和叶绿素总质量分数均进行了 QTL分析,２个时期共检测到２１个 QTL,分布

于第１,４,６和１０染色体上．在 Y群体中,在第４染色体上检测到五叶期的叶绿素a质量分数、叶绿素b质

量分数和叶绿素总质量分数各１个 QTL,在第１０染色体上检测到乳熟期的叶绿素a质量分数、叶绿素b
质量分数和叶绿素总质量分数各１个 QTL,且不同性状在同一染色体上检测到的 QTL位置一致,都在相

同的标记区间内．在R群体中,在第１染色体上２个时期均检测到了控制叶绿素a质量分数、叶绿素b质

量分数和叶绿素总质量分数的 QTL;在第１０染色体上检测到了控制五叶期叶绿素a质量分数和叶绿素总

质量分数的 QTL,位于 umc１０７３Ｇbnlg１８０３ 区间,控制五叶期叶绿素总质量分数的 QTL 贡 献 率 达

１０２２％,是主效 QTL;在第６染色体上检测到了控制乳熟期叶绿素b质量分数的 QTL．王爱玉[５]检测到

的３２个 QTL,分布于除第６,１０染色体以外的其他染色体上,而本研究检测到 QTL主要位于第１,４,６和

１０染色体上,在第６和１０染色体上检测到新的 QTL,可能由于本研究选取材料与王爱玉[５]所使用材料不

同所致;同时在２个群体中没有检测到一致性 QTL,可能是因为２个群体材料的遗传背景不同;同一群体

中同一性状在不同时期检测到的 QTL也不尽相同,说明不同时期的叶绿素质量分数由不同的 QTL控制,

且在不同时期存在不同的时空表达．

３２　光合指标的QTL定位

有关作物光合速率、气孔导度等光合性状QTL定位的研究已在水稻、大豆中有不少报道．胡茂龙等[２１]

利用染色体置换系群体对水稻抽穗后７d的光合速率、气孔导度、胞间CO２ 浓度、蒸腾速率等光合性状进

行 QTL分析,结果检测到１０个 QTLs,分布于第１,３,４,５,７,８和１０染色体上,贡献率在９５％~４６５％
之间．印志同等[２２]利用大豆重组自交系通过２年盆栽试验定位与光合速率、气孔导度、胞间CO２ 浓度和蒸

腾速率有关的 QTL,共检测到１５个 QTL,其中有６个在不同环境下能稳定表达．王爱玉[５]利用F２ 群体在

不同时期对光合速率进行了QTL分析,检测到了喇叭口期光合速率的４个QTL,分别位于第１,７,９,１０染

色体上,单个 QTL的贡献率为４０５％~７９６％;５个开花期的光合速率 QTL,分别位于第１,６,７,９,１０染

色体上,单个 QTL的贡献率为４０４％~６８７％．
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前人在玉米研究过程中,对净光合速率、气孔导度等光合性状 QTL的分析报道还较少．本研究对２个

具有不同遗传背景的F２ 群体散粉期的光合速率等进行了 QTL分析研究．Y群体中检测到６个 QTL,分别

位于第１,４,６和１０染色体上;其中有１个净光合速率QTL、１个气孔导度QTL、２个胞间CO２ 浓度QTL、

２个蒸腾速率 QTL．R群体中检测到５个 QTL,分布于第１,２,３,５和６染色体上;其中有２个净光合速率

QTL、１个气孔导度 QTL、１个胞间CO２ 浓度 QTL、１个蒸腾速率 QTL．２个群体都在第６染色体上检测

到了１个蒸腾速率QTL,但不在同一位置;所有这些光合性状没有检测到一致性QTL,说明光合性状是由

许多微效基因控制的,遗传机理复杂,需要做进一步深入研究．

参考文献:
[１] 刘　旭．新时期我国粮食安全战略研究的思考 [J]．中国农业科技导报,２０１３,１５(１):１－６．
[２]　宗学凤,罗　力,吕典华,等．水稻叶片全生育期黄化突变体ylg３叶绿素合成特性研究 [J]．西南大学学报:自然科学

版,２０１３,３５(１１):２１－２６．
[３]　陈传永,侯海鹏,李　强,等．种植密度对不同玉米品种叶片光合特性与碳、氮变化的影响 [J]．作物学报,２０１０,

３６(５):８７１－８７８．
[４]　王爱玉,张春庆．玉米叶绿素含量的 QTL定位 [J]．遗传,２００８,３０(８):１０８３－１０９１．
[５]　王爱玉．玉米光合特性的 QTL定位 [D]．泰安:山东农业大学,２００８:３３－４５．
[６]　吴永波,薛建辉．盐胁迫对３种白蜡树幼苗生长与光合作用的影响 [J]．南京林业大学学报:自然科学版,２００２,２６(３):

１９－２２．
[７]　曾长英,徐芳森,孟金陵,等．从 QTL到 QTG的路还有多远? [J]．遗传,２００６,２８(９):１１９１－１１９８．
[８]　 吕 香 玲,王 邦 太,史 利 玉,等．玉 米 抗 甘 蔗 花 叶 病 毒 SCAR 分 子 标 记 开 发 [J]．中 国 农 业 科 学,２００９,４２(６):

１９８０－１９８７．
[９]　邢永忠,徐才国,华金平,等．水稻穗部性状的 QTL与环境互作分析 [J]．遗传学报,２００１,２８(５):４３９－４４６．
[１０]贾　波,蒋思霞,邓德祥．玉米农艺性状 QTL定位分析 [J]．玉米科学,２０１１,１９(３):３１－３４．
[１１]周启贵,汤绍虎,张晴霞．金心吊兰在不同营养液中的生长效应 [J]．西南师范大学学报:自然科学版,２０１３,３８(１０):

１－５．
[１２]代旭峰,王国强,刘志斋,等．不同密度下不同行距对玉米光合及产量的影响 [J]．西南大学学报:自然科学版,２０１３,

３５(３):１５－２１．
[１３]苏正淑,张宪政．几种测定植物叶绿素含量的方法比较 [J]．植物生理学通讯,１９８９(５):７７－７８．
[１４]张　杰,梁永超,娄运生,等．镉胁迫对两个水稻品种幼苗光合参数、可溶性糖和植株生长的影响 [J]．植物营养与肥料

学报,２００５,１１(６):７７４－７８０．
[１５]SEMAGNK,BJØRNSTADA,SKINNESH,etal．DistributionofDArT,AFLP,andSSRMarkersinaGeneticLinkＧ

ageMapofaDoubledＧHaploidHexaploidWheatPopulation．[J]．Genome,２００６,４９(５):５４５－５５５．
[１６]王　峰,官春云．甘蓝型油菜遗传图谱的构建及单株产量构成因素的 QTL 分析 [J]．Hereditas,２０１０,３２(３):

２７１－２７７．
[１７]STUBERC W,LINCOLNSE,WOLFFDW,etal．IdentificationofGeneticFactorsContributingtoHeterosisinaHyＧ

bridFromTwoEliteMaizeInbredLinesUsingMolecularMarkers[J]．Genetics,１９９２,１３２(３):８２３－８３９．
[１８]晏　萌,覃鸿妮,周友建,等．玉米种皮和穗轴中总酚含量的 QTL分析 [J]．西南师范大学学报:自然科学版,２０１３,

３７(８):１０６－１１０．
[１９]王春丽．玉米穗部性状及主要农艺性状发育动态的 QTL定位 [D]．郑州:河南农业大学,２００５:３３－４５．
[２０]CAIHongＧguang,CHUQun,YUANLiＧxing,etal．IdentificationofQuantitativeTraitLociforLeafAreaandChloroＧ

phyllContentinMaize(Zeamays)UnderLow NitrogenandLowPhosphorusSupply[J]．MolecularBreeding:New

StrategiesinPlantImprovement,２０１２,３０(１):２５１－２６６．
[２１]胡茂龙,王春明,杨权海,等．水稻光合功能相关性状 QTL分析 [J]．遗传学报,２００５,３２(８):８１８－８２４．
[２２]印志同,宋海娜,孟凡凡,等．大豆光合气体交换参数的 QTL分析 [J]．作物学报,２０１０,３６(１):９２－１００．

９第９期　　　　　　　　　 　余婷婷,等:玉米光合性状的相关性及 QTL分析



CorrelationandQTLAnalysesforPhotosyntheticTraitsinMaize

YUTingＧting,　LIUChaoＧxian,　MEIXiuＧpeng,
WANGJiuＧguang,　WANGGuoＧqiang,　CAIYiＧlin

SchoolofAgronomyandBiotechnolog,SouthwestUniversity,Chongqing４００７１５,China

Abstract:Inordertoexplorethecorrelationandgeneticmechanismofmaizephotosynthetictraits,twoF２

populations(YandR)withdifferentgeneticbackgroundswereusedtoidentifycorrelationandQTLsfor
１０photosynthetictraits,whichincludedchlorophyllＧacontent,chlorophyllＧbcontent,totalchlorophyll
content,netphotosyntheticrate,stomataconductance,intercellularCO２concentration,transpirationrate
andsomeothers．ThecorrelationbetweentwoofchlorophyllＧacontent,chlorophyllＧbcontentandtotal
chlorophyllcontentindifferentperiodswasnonＧsignificantinpopulationY,andwashighlysignificantin

populationR．Thecorrelationbetweenothertraitsofthetwopopulationswashighlyconsistent．Inthe
samegrowthperiodoftheplants,totalchlorophyllcontentwasinhighlysignificantcorrelationwithchloＧ
rophyllＧacontentandchlorophyllＧbcontent,highlysignificantcorrelationwasalsodetectedbetweennet

photosyntheticrateandstomataconductance,betweennetphotosyntheticrateandtranspirationrate,and
betweenstomataconductanceandtranspirationrate,stomataconductancewasmoderatelycorrelatedwith
intercellularCO２concentration,andchlorophyllcontentwasweaklycorrelatedwithnetphotosynthetic
rate,stomataconductance,intercellularCO２concentrationandtranspirationrate．InpopulationY,１QTL
wasdetectedforchlorophyllＧacontent(FCa),chlorophyllＧbcontent(FCb)andtotalchlorophyllcontent
(FCt)each,atthefiveＧleafstage．AlltheseQTLswerelocatedinumc２３９１Ｇmmc０３７１onchromosome４
andeachexplained８６５％to９８７％ ofthephenotypicvariance．AndotherthreeQTLsweredetectedat
themilkstage,oneforchlorophyllＧacontent,oneforchlorophyllＧbcontentandonefortotalchlorophyll
content．Theywerelocatedinmmc０５０１Ｇbnlg１４５１onchromosome１０andexplained６７７to６９３％ofthe

phenotypicvarianceeach．SixQTLsweredetectedatthepollinationstage,onefornetphotosyntheticrate,

oneforstomataconductance,twoforintercellularCO２concentrationandtwofortranspirationrate,and
theyexplained８６５％to９８７％ofthephenotypicvarianceeach．ForpopulationR,threeQTLsforchloroＧ

phyllＧacontent,twoforchlorophyllＧbcontentandthreefortotalchlorophyllcontentweredetectedatthe
fiveＧleafstage,oneofwhich(qRFCtＧ１Ｇ２)wasamaineffectQTLwithacontributionofmorethan１０％．
TwoQTLsforchlorophyllＧacontent,threeforchlorophyllＧbcontentandtwofortotalchlorophyllcontent
weredetectedatthemilkstage．TwoQTLsfornetphotosyntheticrate,oneforstomataconductance,one
forintercellularCO２concentrationandonefortranspirationrateweredetectedatthepollinationstage,and
theyexplained５７９to９２４％ofthephenotypicvarianceeach．NoconsistentQTLwasdetectedinthetwo

populationsandthecontributionrateofasingleQTLwaslow,whichindicatedthatthephotosynthetic
traitsarequantitativetraitscontrolledbymanyminorgenesandthegeneticmechanismiscomplex．ThereＧ
foreintensivestudyshouldbedonetoclarifythegeneticmechanismofphotosynthetictraits．
Keywords:maize;chlorophyllcontent;photosynthetictrait;correlation;QTLanalysis
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