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玉米抗南方锈病基因的 QTL 定位
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摘要：为发掘新的抗南方锈病基因资源，本研究以感病自交系黄早四为母本、抗病自交系 W456 为父本，构建 F2 群体

并开展抗病基因定位研究。采用人工接种鉴定的方法对两个亲本、F1、F2 群体及对照材料进行表型鉴定和遗传分析。利用

均匀覆盖 10 条染色体的 200 个 SSR 标记，分析 240 个 F2 单株的基因型并构建含有 200 个 SSR 位点的遗传连锁图，连锁

图总长度 3331 cM，标记间平均距离 16.6 cM。使用 QTL IciMapping V4.1 软件中的完备区间作图法对抗病 QTL 进行分析，

共检测到 6 个控制南方锈病的 QTL：qSCR3、qSCR7、qSCR8-1、qSCR8-2、qSCR9 和 qSCR10，邻近标记分别为 umc2105 和

umc1729、umc1066 和 bnlg2271、umc1904 和 umc1984、umc1984 和 bnlg1651、umc1957 和 bnlg1401、umc2034 和 umc1291，分

别位于 3、7、8、9 和 10 号染色体上，其中 8 号染色体上有两个位点，标记区间长度在 5~19 cM 之间。单个 QTL 的表型贡献

率在 2.61%~24.19% 之间，可以解释表型总变异的 62.3%，其中 3 个 QTL 贡献率大于 10%，位于 10 号染色体上的 qSCR10 贡

献率最大，可解释表型变异的 24.19%。通过对目标区间标记加密，将该位点的定位区间进一步缩小到 2.51 cM 内，与两侧标

记的距离分别是 2.15 cM 和 0.36 cM。初步定位得到 10 号染色体上存在抗南方锈病的主效 QTL，可为抗病品种的培育提供 
参考。
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Abstract：Southern corn rust has become an economically important disease that affects maize yield in China. 
To explore new genetic resources for resistance to southern rust，we developed F1 hybrids and F2 population by 
a cross between a highly resistant inbred line W456 and susceptible Huangzaosi. These genetic materials were 
subjected for genetic analysis and QTL mapping of resistance genes. A framework of linkage map comprising 200 
SSR markers was constructed which expands 3331 cM of the maize genome with an average marker interval of 16.6 
cM. QTL mapping for resistance was conducted using software IciMapping V4.1 package for inclusive composite 
interval mapping. As a result，six QTLs including qSCR3，qSCR7，qSCR8-1，qSCR8-2，qSCR9 and qSCR10，
were detected on chromosomes 3，7，8，9 and 10，which were flanked by markers umc2105 and umc1729，
umc1066 and bnlg2271，umc1904 and umc1984，umc1984 and bnlg1651，umc1957 and bnlg1401，and umc2034 
and umc1291，respectively. The phenotypic variance explained（PVE）ranged from 2.61% to 24.19%，explaining 
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62.3% of the total phenotypic variation. Notably，qSCR10 on chromosome 10 accounted for 24.19% of the 
phenotypic variation，thus being a major QTL responsible for resistance to southern rust in maize. Moreover，
this resistance locus was further delimited by new flanking markers to a 2.51 cM genetic interval. Thus，this 
work accomplished the preliminary mapping of resistance loci，which might be valuable in breeding for resistant 
varieties against Southern corn rust.

Key words：maize；southern corn rust；resistance；SSR marker；QTL mapping 

玉米南方锈病是世界范围内危害玉米安全生产

的重要病害之一，该病害是由多堆柄锈菌（Puccinia 
polysora Underw.）引起的气流性传播病害，可造成

田间玉米的极大减产。1949 年，在西非首次报道此

病害，约造成当地玉米 50% 的减产［1-2］。玉米南方

锈病菌属于专性寄生菌，只侵染玉米、蔗茅属和摩擦

禾属植物。自 1955 年以来在玉米上曾有许多多堆

柄锈菌小种的研究报道［3-4］，但由于以往采用的鉴别

寄主中 2 份材料的丢失，目前的小种鉴定与研究遇

到困难。巴西采用 50 个玉米杂交种对采自 4 个地

区的 60 个单孢子堆菌株进行鉴定，获得了 17 个毒

力型［5］。

1972 年，在我国海南省首次发现该病害为害［6］。

随后，该病害在我国夏玉米种植区蔓延，并向北扩

展，成为主要玉米种植区的常见病害。由于种植材

料和气候等原因，近年来在玉米种植区，南方锈病

在个别年份流行爆发，个别年份发病较轻。据统计，

我国玉米种植面积在 2012 年已达到 3494.9 万 hm2， 
总产达到 20812 万 t，均超过水稻生产，成为我国

第一大粮食作物［7］，2015 年种植面积达到 3811.9 
万 hm2，总产达到 22463.2 万 t，总产量位于世界第 2 位

（http：//www.stats.gov.cn/tjsj/ndsj/）。且玉米用途广

泛，饲料、工业消费和食用是其主要的三大用途，在

国民经济生产中占据重要地位，因此病害一旦爆发，

可造成极大的产量损失。2004 年，南方锈病在我国

主要玉米种植区爆发流行，造成玉米严重减产，其中

山东省莱州的病田率高达 80%，河南省发病面积约

66.7 万 hm2，占全省玉米面积的 27.8%，病田率最高

达 90%［8-9］。南方锈病易爆发流行是因大多数品种

为感病或高度感病［10-11］，育种所用亲本材料普遍缺

乏对南方锈病的抗性［12］。因此，近年来人们利用遗

传学和现代生物技术的发展，对具有优良抗性或性

状的材料进行基因定位及克隆，为作物育种提供更

科学的参考。

近年来的研究表明，由于受到环境等因素的影

响，大多数抗病基因表现为数量性状的遗传特

征［13］。然而，玉米对南方锈病的抗性包括典型

的质量性状和数量性状。Chen 等［14］通过 SSR
标记将显性单基因 RppQ 定位到玉米第 10 号

染色体短臂上 bin 10.02 区段，；刘章雄等［15］

利用 SSR 分子标记技术，将自交系 P25 中的抗

南方锈病显性单基因 RppP25 定位于 10 号染色

体上 bin 10.00~10.01 之间；Zhang 等［16］从抗病自

交系 W2D 中鉴定到与另外两个抗南方锈病基因

RppQ 和 RppP25 之间紧密连锁的又一个抗南方锈

病显性单基因 RppD，将其定位于第 10 号染色体

上 bin 10.01 区域。姚国旗等［17］将来自玉米自交

系 CML470 中抗南方锈病的显性基因 RppC 定位

到 10 号染色体短臂上 bin 10.00~10.01 之间；2015
年，Wu 等［18］定位到来自自交系 SCML205 的抗

南方锈病显性单基因 RppS，位于 10 号染色体短臂

末端。对 P25、W2D、齐 319 等 3 个抗性材料相互

杂交的 F2 分离群体抗性研究表明，3 个基因并非

等位基因，但存在紧密连锁关系［16］。遗传成分分

析表明 RppS 和 RppQ、RppP25、RppD 并非等位基

因。但是尚未明确 RppC 与 RppQ、RppP25、RppD
是否相同，以及他们之间的等位关系还需进一步研

究［17］。Brewbaker 等［19］将对南方锈病有部分抗性

的 QTL 定位到 6 号染色体上，Holland 等［20］的研

究表明抗病 QTL 位点位于第 3 和第 4 号染色体上，

Jines 等［21］的研究表明第 4、8、9 和 10 号染色体上

存在抗病 QTL 位点，Jiang 等［22］和 Brunelli 等［23］

研究分别表明抗病 QTL 位于 3、4 和 9 号染色体以

及 9 号染色体，Wisser 等［24］对这些 QTL 做了共定

位研究，但未得到一致的 QTL。
本研究选用多年鉴定为抗南方锈病的材料

W456 和感病的材料黄早四，构建 F2 群体，采用

人工接种鉴定方法，用 SSR 分子标记技术构建

遗传连锁图谱，检测抗病 QTL，为玉米育种提供 
参考。

1　材料与方法

1.1　供试材料

选用实验室多年接种鉴定均为高抗南方锈
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病的自交系 W456 作为父本、高感南方锈病的

自交系黄早四作为母本，用二者构建 F2 作图群

体。2015 年在北京昌平配制黄早四 ×W456，
获得 F1 种子，2016 在北京昌平种植 F1，收获 F2

种子，2017 年对获得的 243 株 F2 群体进行表型

鉴定。

1.2　田间接种

菌种来源：接种鉴定所用病原菌为多堆柄锈菌

（Puccinia polysora Underw.），接种当天采集当年春

玉米南方锈病典型病叶，人工搓洗，过滤，获得夏孢

子悬浮液，备用。

田间接种：在玉米生长至 8~9 叶期时进行人工

接种鉴定。接种采用人工喷雾法，将获得的夏孢子悬

浮液配成浓度为 6×104 个 /mL 孢子的悬浮液，加入

0.02%的吐温（v/v），充分搅匀，用背负式喷雾器在傍

晚时分喷雾接种。每株玉米材料接种量为 7~8 mL 菌

液，保证田间湿度条件满足病菌的入侵和植株发病

需求。

1.3　表型鉴定

2017 年，在海南三亚南滨（北京联创种业股份

有限公司南繁基地）种植 W456、黄早四、F1 和 F2，

播种行长 5.0 m，行距 0.7 m，每行留苗 20~25 株，分

别以自交系齐 319 和掖 478 为高抗和高感对照，常

规大田管理。

在玉米乳熟期至蜡熟期进行调查。调查时目测

每株材料的发病状况。重点调查部位为玉米果穗的

上下部位的 3 叶，根据病害症状描述，按照顺序进行

调查并记载病情级别［25］。再根据病情级别进行抗病

性综合评价，病情级别划分标准见表 1。利用 Excel
软件进行方差分析，广义遗传力根据王建康［26］的方

法进行计算。

表 1　玉米对南方锈病的抗性级别划分
Table 1　Disease scores for phenotyping southern corn rust

病情级别

Scale
症状描述

Symptom
抗性

Resistance

1 叶片上无病斑或仅有无孢子堆的过敏性反应 高抗

3 叶片上有少量孢子堆，占叶面积少于 25% 抗

5 叶片上有中量孢子堆，占叶面积 26%~50% 中抗

7 叶片上有大量孢子堆，占叶面积 51%~75% 感

9 叶片上有大量孢子堆，占叶面积 76%~100%，

叶片枯死

高感

1.4　SSR 分析

从 Maize GDB 上查找 920 对 SSR 引物，所有引

物均由上海生工生物工程股份有限公司合成，在黄

早四和 W456 间进行多态性筛选，将得到的多态性

引物对群体进行基因型分析。采用 CTAB 法［27］提

取亲本及群体的 DNA，PCR 扩增产物用 8% PAGE
凝胶电泳，银染统计带型。带型统计时，与 W456 带

型一致的记作 A，与黄早四带型一致的记作 B，同时

出现两亲本带型的记作“H”，缺失记作“-”。
1.5　遗传连锁图谱构建及 QTL 定位分析

黄早四和 W456 间筛选到多态性的标记有

340 对，可以在群体间清晰扩增的有 218 对。利用

MapMaker V3.0 软件构建遗传图谱，采用 Kosambi
函数将重组率转化为遗传距离单位“cM”，将 LOD
值设为 3.0，进行连锁分析和连锁群划分，最终有

200 个标记被划分到 10 个连锁群中［28］。运用 QTL 
IciMapping V4. 1 软件的完备区间作图法进行 QTL
分析。抽样 1000，逐步迭代（显著水平小于 0.05），
匹配 2 cM 的基因组扫描速度，对 F2 群体的性状进行

QTL 定位［29］。根据孙子淇等［30］对 LOD 值估算的

方法，将 LOD 阈值设定为 3.5 来确定 QTL 在染色体

上的位置及数目。QTL 的命名参照 McCouch 等［31］

的方法：q+ 性状英文名称缩写 + 染色体编号 + 同一

条染色体上的 QTL（存在 2 个或 2 个以上）编号。

2　结果与分析

2.1　抗南方锈病表型鉴定结果

本研究选择在海南三亚对玉米南方锈病进行抗

性鉴定。其特殊的环境和气候条件使得历年来南方

锈病在此地流行，确保田间病害发生的全面性及充

分性，并可得到较为可靠的抗南方锈病表型鉴定结

果。南方锈病抗性鉴定所选的高抗和高感对照材料

分别是齐 319 和掖 478。经过抗病鉴定得到齐 319
表现为高抗南方锈病，掖 478 表现为高感南方锈病，

表明接种成功，鉴定结果可信度高。在环境与基因

型互作的条件下，F2 群体及其亲本的抗南方锈病表

型鉴定结果统计分析见表 2 和表 3。W456 表型鉴定

为高抗或抗南方锈病（图 1a），黄早四表型鉴定为高

感南方锈病（图 1b）。在 243 株（因样品缺失 3 个，

在基因型鉴定时样品为 240 株）F2 群体抗病表型鉴

定中，有 152 株为高感，还有 60 株为感，卡方检验结

果是 0.0118，表型数据分析得到 W456 中的抗病基因

对南方锈病抗性的遗传力是 46.5%。以上数据表明，

F2 群体在抗性分离上显著偏向于感病亲本黄早四。
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a：W456，b：黄早四

a：W456，b：Huangzaosi

图 1　亲本对玉米南方锈病的抗性表现
Fig.1　The phenotype of diseased and resistant  

parental lines in the field

2.2　SSR 标记连锁图谱的构建

本次构建连锁图谱共选用 920 对 SSR 标记，在

两亲本黄早四和 W456 间进行筛选，呈现多态性的

标记有 340 对，多态率为 36.9%。选择带型清晰、杂

带少且在基因组中分布均匀的 200 对标记，建立遗

传连锁图谱（图 2）。7 号连锁群上有 15 对，6 号连

锁群上有 23 对，其余连锁群上的标记分布较均匀。

图谱覆盖 10 条染色体，连锁图总长度 3331 cM，标

记间平均距离 16.6 cM，其中，9 号连锁群距离最短

是 237.16 cM，10 号连锁群最长是 536.57 cM。位于

9 号连锁群上的标记 umc2121 和 umc2341 之间与

标记 umc2341 和 umc1231 之间的距离为 1.25 cM，

是整个连锁图谱中距离最短的，位于 10 号连锁群

上的标记 bnlg1037 和 umc1291 之间的距离最大是

62.30 cM。

2.3　抗病性 QTL 定位分析

利用构建的遗传连锁图谱，采用完备区间作

图法对 F2 群体进行抗南方锈病 QTL 检测和基因

效应分析。共检测到 6 个 QTL：qSCR3、qSCR7、
qSCR8-1、qSCR8-2、qSCR9 和 qSCR10，分别位于

第 3、7、8、9 和 10 连锁群上，如图 2 和表 4 所示。

邻近标记分别为 umc2105 和 umc1729、umc1066
和 bnlg2271、umc1904 和 umc1984、umc1984 和

bnlg1651、umc1957 和 bnlg1401、bnlg1037 和

umc1291，标记区间长度在 5~19 cM 之间。单个

QTL 的表型贡献率为 2.61%~24.19%，共解释表

型变异的 62.3%，其中来自 7、8 和 10 号染色体

上的 3 个 QTL 贡献率大于 10%，分别为 10.65%、

16.41% 和 24.19%。基因作用方式以加性效应为

主，其中加性效应有正有负，说明 2 个亲本中同时

存在微效抗病基因，其中 2 个 QTL 来自黄早四的

等位基因。

为将 qSCR10 定位区间进一步缩小，对其邻

近标记 bnlg1037 和 umc1291 位点附近并在亲本

间具有多态性的 SSR 标记，利用 F2 群体进行连

锁分析，重新构建 10 号染色体的连锁图（图 3）， 
结果将 qSCR10 的定位区间缩小到 2.51 cM 内，

位 于 SSR 标 记 umc2034 和 umc1291 之 间，与 这

两个标记的距离分别是 2.15 cM 与 0.36 cM，其

LOD 值 为 22.85，贡 献 率 是 27.93%，加 性 效 应

为 -0.94。

表 2　黄早四×W456 F2 群体表型统计分析
Table 2　Phenotypic analysis of Huangzaosi×W456 F2 population

试验材料

Materials
总株数

Total number 

各抗级株数 Number of single scale
χ2（1∶3）

P 值

P value
3 5 7 9

黄早四 ×W456 F2

Huangzaosi×W456 F2

243 24 7 60 152 6.34 0.0118

表 3　亲本及 F2 群体的抗性表现
Table 3　Resistance performance of parents and F2 population

性状

Trait

均值 Mean F2 群体 F2 population

黄早四

Huangzaosi 
W456

均值 ± 标准差

Mean±SE
变幅

Range
偏度

Skewness
峰度

Kurtosis

南方锈病抗性 Resistance 9 3.2 7.79±1.79 6 -1.78 2.3
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染色体左侧为遗传距离，右侧为标记名称

The left side of the chromosome is the genetic distance and the right side is the mark name 
  Represent qSCR3，qSCR7，qSCR8-1，qSCR8-2，qSCR9，qSCR10

图 2　黄早四×W456 F2 群体的遗传图谱
Fig.2　Genetic map of the Huangzaosi×W456 F2 population
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表 4　完备区间作图法检测到的抗南方锈病 QTL 位点
Table 4　QTLs associated with southern corn rust resistance detected by inclusive composite interval mapping method

染色体

Chromosome
QTL

区间标记

Flanking marker
区间（cM）

Interval
LOD

位置（cM）

Position
贡献率（%）

Variance
加性效应

Additive effect

3 qSCR3 umc2105~umc1729 212.5~217.5 4.92 214 3.39 -0.27

7 qSCR7 umc1066~bnlg2271 185.5~194.5 9.39 190 10.65 0.36

8 qSCR8-1 umc1904~umc1984 287.5~299.5 16.26 294 16.41 0.32

8 qSCR8-2 umc1984~bnlg1651 326.5~332.5 4.05 332 2.61 -0.37

9 qSCR9 umc1957~bnlg1401 22.5~35.5 5.87 32 5.05 -0.56

10 qSCR10 bnlg1037~umc1291 102.5~121.5 26.51 112 24.19 -1.22

3　讨论

对多堆柄锈菌引起的玉米南方锈病的 QTL 定

位研究，目前国内相关报道较少，且国内对该病害基

因定位的研究起步较晚，国外研究则普遍认为控制

南方锈病抗性的是数量性状位点［32］。前人研究将

南方锈病有部分抗性的 QTL 定位到 3、4、6、9 号染

色体上［19-20，22-23］，并对其进行了共定位研究，但未获

得一致的 QTL［24］。Jines 等［21］利用 113 对 SSR 引

物对 RI 材料与抗性材料的杂交分离群体进行抗南

方锈病 QTL 作图，并将抗性 QTL 位点定位到 4、8、
9 和 10 染色体上，这４个 QTL 对平均病情等级变

异的解释率达到 88%，且位于 10 染色体短臂上的

QTL 位点可解释表型变异的 83%，其研究认为抗性

对成熟期有一定的影响，但作用较小，并且在 QTL
鉴定过程中，由于未使用全基因组扫描或试验所用

标记数目较少等原因，可能会造成与性状相关的一

些 QTL 位点未被发现。一般而言，染色体连锁框

架图要求标记间的平均距离不大于 20 cM［33］；Hvne
等［34］研究表明，标记间隔为 5 cM 和 21 cM 时，对

估计 QTL 的位置和效应结果并没有显著差异；但也

有研究认为，标记密度过高反而不利于数量性状的

QTL 检测［35］。所以要根据研究作物的种类、群体的

大小等进行综合分析，选择适合研究群体作图的分

子标记数目。本研究利用黄早四 ×W456 F2 群体构

建含有 200 个 SSR 标记的遗传图谱，图谱覆盖玉米

10 条染色体，连锁群总长度 3331 cM，标记间平均距

离 16.6 cM，标记密度符合 QTL 定位的要求［36］。在

玉米的 5 条染色体上共检测到 6 个抗性 QTL，LOD
值为 4.05~26.51，贡献率为 2.61%~24.19%，其中位于

10 号染色体上的位点 qSCR10 贡献率最大，通过标

记加密的方式将所在区间进一步缩小到 2.51 cM，与

标记 umc1291 的遗传距离为 0.36 cM。

  Represent qSCR10

图 3　玉米 10 号染色体上控制南方锈病的 QTL 位点
Fig.3　QTL conferring resistance to southern corn rust and its position on maize chromosome 10
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目前，国内定位的抗南方锈病的显性单基因，

且均位于 10 号染色体的短臂上。如 Zhou 等［37］对

自交系齐 319 中的抗南方锈病单显性基因 RppQ 进

行了精细定位，定位在 2.17 cM 之间，位于 SCAR 标

记 MA7 和 AFLP 标记之间，距离两端标记的距离

为 0.46 cM 和 1.71 cM。Zhao 等［38］参照 B73 物理

图谱对高抗玉米南方锈病的自交系 P25 中的抗病

单显性基因 RppP25 进行了精细定位，RppP25 位于

bin10.01 上，在物理距离大约为 40 kb 的标记 P091
和 M271 之间，并预测 GRMZM2G060884 为该抗

病基因的候选基因。在 2009 年，Zhang 等［16］从抗

病自交系 W2D 中鉴定到与另外 2 个抗南方锈病基

因 RppQ 和 RppP25 之间紧密连锁的又一个抗南方

锈病显性单基因 RppD，该基因定位在 10 号染色体

短臂上的 SSR 标记 umc1291 和 CAPS858 间，距两

端标记分别为 2.9 cM 和 0.8 cM，物理距离约 2 Mb。
Wu 等［18］定位到自交系 SCML205 的抗南方锈病显

性单基因 RppS，位于 10 号染色体短臂末端，上述抗

病基因紧密连锁。Jines 等［21］研究了在 4 个不同环

境下 143 份重组自交系对南方锈病的抗性，并定位

到 1 个位于 10 号染色体上的抗玉米南方锈病的主

效 QTL，在 SSR 标 记 umc1380 和 bnlg1451 之 间，

能够解释 83% 的表型变异。RppQ、RppP25、RppD
及 RppS 都位于 10 号染色体末端，且彼此之间紧密

连锁，推断它们很可能位于同一个抗病基因簇，可

对其进行更深入的定位研究。本研究定位于 10 号

染色体上的 QTL 贡献率最大是 24.19%，位于标记

umc2034 和 umc1291 之间，接种物为海南三亚南

滨南繁试验地的菌株，与 Jines 等［21］研究中得到的

QTL 位于不同位置，可能是材料不同或者是病害鉴

定环境以及接种用的南方锈病的生理小种不一致等

因素造成的。SSR 标记 umc1291 与 RppD 基因和

qSCR10 均连锁，推断 qSCR10 与 RppD 可能紧密连

锁，但二者的等位性关系需要进行验证。综上所述，

W456 的 10 号染色体上确实存在南方锈病抗性基

因，且与其他已定位基因位于一个基因簇内。本研

究中定位得到的位于 7 号染色体上 185.5~194.5 cM
区间的 qSCR7 位点，在前人研究中还未有相关报

道，认为是一个新的位点，该位点的加性效应为正，

能够解释表型变异的 10.65%，此位点可能是由于材

料间的差异而确实存在的，可为以后的精细定位等

提供一定的参考。

在本研究中定位到的 QTL，如 qSCR3、qSCR8-
2、qSCR9 和 qSCR10 表现出负的加性效应，qSCR7

和 qSCR8-1 表现为正值，说明感病亲本黄早四同样

含有微效抗病基因。张帆等［39］对 R15 和掖 478 的

杂交分离群体进行的玉米抗穗粒腐病 QTL 定位中

也检测到效应为负的 QTL 位点，原因可能是出现超

亲遗传，因为在数量抗病性位点检测中常有超亲遗

传现象出现。利用超亲遗传的存在，对两个高感品

种进行抗病基因的定位，也可选育出抗病品种。因

此在进行抗性基因定位研究中，可以尝试在感南方

锈病种质中发掘抗病基因。

通常，抗病性或其他性状的研究都会考虑到与

环境的互作，即环境对病害的发生与病害发生严重

程度是否会有影响以及抗性 QTL 与环境之间的互

作关系。Bubeck 等［40］报道了灰斑病抗性 QTL 的

检测在不同的试验地点和不同的季节中会发生变

化。郝燕冉等［41］以小麦感虫品系 6218 与抗虫品种

冀麦 24 产生的重组近交系（RIL）群体为材料，在

不同年份不同地点进行麦红吸浆虫抗性鉴定；所构

建的遗传连锁图谱包含 112 个 SSR 位点，形成 26
个连锁群，图谱全长 835.7 cM，标记间平均距离为

7.5 cM，并在 4A 染色体上检测到 1 个加性效应位

点，该位点在不同环境的贡献率不同。黄清华等［42］

在 4 种单一环境条件下及基因型与环境互作情况下

利用普通小麦加倍单倍体群体（旱选 10 号 × 鲁麦

14）为材料，进行了白粉病成株抗性 QTL 定位；在 4
种单一环境条件下共检测到 15 个控制白粉病成株

抗性的加性效应 QTL，基因型与环境互作的情况下

检测到 9 个加性 QTL，而在基因型与 4 种环境互作

情况下检测到的 QTL 中，分别有 9 个加性 QTL 和

7 对上位性 QTL 与单一环境下的 QTL 位于相同的

标记区间。白春明等［43］利用白粒低单宁的 BTx623
与浅粉高单宁 Rio 两个品种为亲本，构建重组自交

系，进行 2 年的数据测定，对高粱籽粒单宁和粒色基

因进行了定位研究，共检测到 3 个与单宁含量相关

和 6 个粒色相关的 QTL 位点。

目前，有关玉米南方锈病进行抗性 QTL 定位

时，较少考虑到环境因素，而南方锈病却是一种受环

境影响较大的病害。Holland 等［20］研究了在不同的

环境作用下试验材料对南方锈病的抗性，发现基因

型与环境互作效应之间存在差异且达到显著水平，

但有关南方锈病抗性 QTL 与环境之间互作的影响尚

未见报道。了解 QTL 与环境之间的互作有利于评

估 QTL 在不同环境下效应值的一致性，可准确估计

QTL 对表型变异的效应值，避免高估其效应［21，32］。

本试验暂未进行不同环境下以及 QTL 与环境之间
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的互作研究，因此，未来我们将开展上述研究工作，

使检测到的抗性 QTL 位点更具有精确性和可靠性，

为抗南方锈病优良品种的培育奠定基础。
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