
植物遗传资源学报 2010, 11( 5): 593 595
Journa l o f P lant Genetic Resources

玉米子粒中锌及铁铜锰含量的遗传及 QTL分析
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摘要: 分别利用三交组合 DH 8 登海 40和 DH86 沈 137创建 F1代 DH 群体 A和群体 B, 比较 2个不同遗传背景下 DH

群体子粒中锌及铁铜锰含量的变化,并对 2个供试群体 2年间的试验结果进行了 QTL分析。发现玉米子粒中锌及铁铜锰的

含量在不同个体间、不同年份间受环境影响比较大, 且表现不稳定;群体内呈现连续性数量性状变化, 服从于正态分布。对群

体 A 2年子粒中锌及铁铜锰含量进行 QTL定位,结果 2007年检测到了 5个与这些性状有关的 QTL,可解释的遗传变异范围为

9 41% ~ 43 67% ; 2008年检测到 9个 QTL,可解释的遗传变异范围为 11 21% ~ 42 96%。 2年间末检测到相同的 QTL位点。

对群体 B进行 QTL定位, 2年间检测到 18个 QTL位点, 分布于除第 5染色体以外的其余 9条染色体上。其中, 2007年检测到

12个 QTL, 2008年获得 6个 QTL, 相同的 QTL为 2个, 控制锌含量的 1个位点位于第 3染色体的 p um c1399 p bnlg1605区段,

控制铜含量的 1个位点位于第 2染色体的 bnlg1746区段。
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Abstract: TwoM aize double haplo id( DH ) popu lations DH8 DH40 and DH86 s137 w ere used in th is study

to detect the variation o f zinc, iron, copper andmanganese contents and to conduct the analysis of quantitative trait

loc i (QTLs) for these traits. The results show ed that the variation of the Zn, Fe, Cu andM n contents w ere very large

in these populat ions and unstab le in 2007 and 2008. The variations of these traits in two populationsw ere continuous

and the distributions w ere norma.l Through the QTL M apper1. 6, 5 QTLs o f these tra its w ere detected forA popu la

t ion in 2007, exp laining 9 41% - 43 67% variation respect ively. There are 9 QTLs w ere de tected forA popu lation

in 2008, exp lain ing 11. 21% - 42. 96% variat ion respective ly, and didn t find the sameQTL in tw o years. Through

QTLs ana lyses o f these traits in B population, a to tal of 18 QTLs d istr ibuted on 10 chromosomes w ere detected ex

cept 5 chromosomes, including 12QTLs in 2007 and 6QTLs in 2008, and 2QTLs in both 2007 and 2008. TheQTL

on chromosome 3( be tw eenmarkers p umc1399 p bnlg1605)w ere found to be the Zn content and on chromosome 1

(m arkers bnlg1746) to be the Cu content in tw o years.
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锌、铁、铜、锰是动植物代谢所必需的营养元素。

玉米作为我国重要的粮饲兼用作物, 其子粒中锌及

铁铜锰含量多少对玉米自身生长以及人类和动物的

生长发育有直接影响
[ 1 2]
。目前越来越多的研究证

明,由于过去的育种目标和栽培技术过分集中于提

高产量,忽视了营养元素, 致使水稻、小麦、玉米等粮

食作物中营养元素种类和丰度都很低
[ 3 ]
。因此,利

用传统育种和现代分子生物学技术培育富含营养元

素的作物品种,提高子粒营养元素的含量及在贫瘠

土地种植时的产量已成为国内外研究的热点
[ 3 11 ]
。

本文以玉米不同遗传背景下构建的 DH系群体为试

验材料,分析这些群体不同个体子粒中锌、铁、铜和

锰含量上的差异, 并对这些性状进行 QTL定位, 旨

在揭示玉米子粒锌、铁、铜、锰含量性状的遗传规律,

为进一步开展子粒富集锌铁以及锌铁铜锰等营养高

效品种的选育和分子标记辅助选择育种提供依据。

1 材料与方法

1. 1 供试材料

河北农业大学玉米育种组以 DH8 DH40杂交

种为母本,以高诱 1号为父本诱导获得单倍体, 单倍

体染色体加倍得 81个双单倍体组成群体 A。以

DH86 沈 137杂交种为母本, 再以高诱 1号为父本

诱导产生单倍体,单倍体染色体加倍获得 85个双单

倍体构成群体 B。构建供试群体亲本的选择原则是

基于子粒锌含量相对性状差异显著, 而铁铜锰含量

的差异未做要求。表 1中显示构建群体的亲本子粒

中锌及铁铜锰含量的差异显著性。

表 1 构建 DH系群体亲本子粒中锌及铁铜锰含量

Table 1 Zn, Fe, Cu andM n con ten t of doub le hap loid pop

u lations paren ts ( mg /kg )

供试群体

Popu lation

三交种亲本

Parents of three

w ay cross hybrid

锌

Zn

铁

Fe

铜

Cu

锰

M n

群体 A DH 8 17 88 19 75 4 00 10 25

登海 40 26 63 18 75 4 00 13 00

概率值 0 0429 0 7327 1 0000 0 0389

群体 B DH 86 22 88 25 50 4 00 11 25

沈 137 24 63 18 75 3 25 11 50

概率值 0 0198 0 2163 0 0955 0 8075

1. 2 田间试验设计

2007年、2008年连续 2年将供试的群体 A、B

及亲本播种于河北农业大学第一教学实验场。一年

只种一季玉米, 2年供试土壤锌分别为 0 62mg /kg、

0 60mg /kg,全生育时期不施用微量元素肥料。试

验采用完全随机设计, 每个 DH 系种植一行, 行长

4m,行距 0. 6m,密度 6万株 /hm
2
。每一系随机套袋

3~ 5个果穗自交,收获自交果穗。

1. 3 玉米子粒中锌铁铜锰含量的测定

从亲本、群体 A和 B的每一份供试材料的自交

果穗中随机选取 30~ 40粒种子用超纯水洗净,放于

白色纸袋中烘干, 并用不锈钢粉粹机粉碎。每份供

试材料称取 2份,在 300 的电热板上炭化,待无烟

产生后转至马福炉中, 500 高温下灰化。用 1 1盐

酸 15m l溶解、超纯水定容至 50m l的容量瓶, 用定量

滤纸过滤至黑色聚乙烯小瓶中待测, 同时用同样的

方法配置空白溶液。采用日立公司 Z- 5300型火焰

原子吸收分光光度计,在波长为 213. 8nm、锌空心阴

极灯电流 6mA下测定锌、铁、锰、铜的含量, 每一材

料重复测定 2次。

1. 4 图谱构建和 QTL定位

参照李永明等
[ 12 ]
中 Sagha iM aroo f等提出的方

法提取亲本和群体单株苗期叶片的总 DNA并纯化,

采用 Senior 等 的 方法 进 行 SSR 分 析; 利 用

MAPMAKER /EXP3. 0软件构建遗传连锁图; 运用

QTLM apper1. 6分析软件,对子粒中锌铁铜锰含量进

行 QTL定位检测和分析;以 LOD> 2. 0为阈值来判

断 QTL的存在与否, 并计算出每个 QTL的加性效应

和表型贡献率; 按照 McCouch等的命名原则进行

QTL命名。

2 结果与分析

2. 1 供试群体玉米子粒锌及铁铜锰含量的变化

2. 1. 1 群体 A玉米子粒中锌及铁铜锰含量的变化

表 2中显示 2007年和 2008年 2年群体 A子粒中锌、

铁、铜、锰含量变化的峰度系数、偏度系数均接近于 0,

说明该群体这些性状变化均服从于正态分布。其

中,锌含量最大值 31 38mg /kg ( 2007年 )、26 38mg /kg

( 2008年 )接近或超过了高亲登海 40( 26 63mg /kg ),最

小值 16. 13mg /kg ( 2007年 )、17 38mg /kg( 2008年 ),接

近于小值亲本 DH8的 17. 88mg /kg。2年锌含量的变

异值分别为 15 25mg /kg、9mg /kg。这一结果说明锌

含量这个性状,不同的个体间在年际间变化不稳定,

受环境影响比较大。铁、铜、锰含量在年际间的变化

也表现出相同的规律性。由表 1、表 2可以看出, 虽

然供试三交种 2个亲本子粒中铁、铜、锰差异不大,

但由其构成的群体 A子粒中铁、铜、锰变化却很大,
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并表现连续分布,个体间表现型受环境影响大,表现

出受微效多基因控制的特征。 2年间铁变化的范围

为 18 00~ 25 5mg /kg,铜为 2 50~ 6 25mg /kg, 锰为

10 48~ 11 00mg /kg。群体内变异最大值及最小值均

表现出超双亲分离。

表 2 2007、2008年群体 A子粒锌及铁铜锰含量的特征值

Table 2 Charac ter istics of Zn, Fe, Cu andM n con tent

am ong the A popu lation s in 2007 and 2008

年份 性状 最小值 最大值 极差 峰度 偏度

Y ear Trait M in M ax Range Kurtosis Skew ness

2007 Zn 16. 13 31. 38 15. 25 - 0. 33 0. 40

Fe 15. 25 40. 75 25. 50 0. 64 0. 90

Cu 3. 00 5. 50 2. 50 0. 28 0. 43

M n 8. 00 18. 48 10. 48 - 0. 91 0. 36

2008 Zn 17. 38 26. 38 9. 00 0. 18 - 0. 58

Fe 18. 00 36. 00 18. 00 0. 87 0. 93

Cu 0. 50 6. 75 6. 25 0. 42 0. 84

M n 8. 00 19. 00 11. 00 0. 98 0. 90

2. 1. 2 群体 B玉米子粒锌及铁铜锰含量的变化 从

表 3可见,由 DH86和沈 137构建的群体 B在 2007

年、2008年锌、铁、铜、锰同群体 A,也均表现出连续性

数量性状变化,分布形状服从于正态分布 (其峰度、偏

度系数值均接近于 0)。与群体 A相同, 子粒中锌、

铁、铜、锰含量的最大值大于高值亲本;最小值低于低

值亲本,表现出超亲分离。锌及铁铜锰含量在 2年间

变异大、稳定性差, 受环境影响大。这些结果再次表

明子粒中锌及铁铜锰含量是由多个数量性状控制。

表 3 2007年、2008年群体 B锌及铁铜锰含量的特征值

Tab le 3 Characterist ics of Zn, Fe, Cu andM n con tent

among the B populations in 2007 and 2008

年份 性状 最小值 最大值 极差 峰度 偏度

Year Trait M in M ax Range Kurtosis Skew ness

2007 Zn 14. 38 37. 63 23. 25 0. 80 0. 00

Fe 11. 75 35. 00 23. 25 - 0. 79 0. 14

Cu 2. 50 6. 25 3. 75 - 0. 24 0. 52

M n 6. 25 21. 25 15 00 0. 79 0. 44

2008 Zn 18. 38 34. 38 16. 00 0. 32 0. 48

Fe 16. 00 34. 50 18. 50 - 0. 41 0. 62

Cu 1. 75 6. 50 4. 75 0. 39 0. 94

M n 6. 50 23. 50 17. 00 0. 47 0. 80

2. 2 供试群体分子标记遗传连锁图谱的构建

2. 2. 1 群体 A分子标记遗传连锁图谱的构建

群体 A亲本间具有明显差异的引物 88对, 多态

性比例为 37% ,所构建的遗传连锁图谱总长度为

1434. 7cM , 两个标记间的平均距离为 17. 7 cM。

每条染色体上的标记数从 4至 13个不等, 且标

记均匀地分布于 10条染色体上 (图 1) , 符合 QTL

区间作图的要求
[ 13 ]
。卡平方 ( c

2
)测验表明: 多

态性引物中有 5个标记表现显著的偏分离, 占多

态性标记总数的 5. 6%。

2. 2. 2 群体 B分子标记遗传连锁图谱的构建 群

体 B亲本间具有明显差异的引物 106对,多态性比

例为 44%,所构建的遗传连锁图谱总长度为 1165.

4cM ,两个标记间的平均距离为 11. 9cM。每条染色

体上的标记数从 4至 16个不等,且标记均匀地分布

于 10条染色体上 (图 2)。卡平方 ( c
2
)测验表明:多

态性引物中有 5个标记在 0. 05水平表现显著的偏

分离,占多态性标记总数的 4. 7% ,符合 QTL区间作

图的要求。

2. 3 供试群体子粒锌及铁铜锰含量的 QTL定位

利用 QTLM apper1. 6分析软件对玉米子粒锌及

铁铜锰含量进行 QTL定位,结果群体 A 2年间共检

测到 14个 QTL, 分布于 1、2、4、5、6、7和 10号染色

体上,贡献率范围为 9. 41% ~ 43. 67%。群体 B 2年

间共检测到 18个 QTL,分布在 1、2、3、4、6、7、8、9和

10号染色体上,贡献率范围为 10. 09% ~ 68. 65% , 2

年间共检测到相同的 QTL 2个, 其中 1个控制锌含

量、1个控制铜含量。

2. 3. 1 群体 A子粒锌及铁铜锰含量的 QTL定位

对 2007年种植的群体 A子粒锌及铁铜锰含量 QTL

定位 (表 4)获得 5个 QTL,分布于 2、4、6和 7号染色

体上,贡献率范围为 9. 41% ~ 43. 67%;其中检测到 3

个控制锌含量的位点, 可解释的遗传变异范围是

9 41% ~ 43 33%; qZn4、qZn6 1其遗传正效应等位基

因来自 DH8, qZn6 2其遗传正效应等位基因来自登

海 40;检测到 2个控制铁含量的位点, 位于第 2、7染

色体上,贡献率为 43. 49%、43. 67%;没有检测到控制

铜、锰的位点。对 2008年种植的群体 A子粒锌及铁

铜锰含量 QTL定位 (表 4) ,获得 9个 QTL, 分布于 1、

4、5、6、7和 10号染色体上,检测到 1个锌含量 QTL,

qZn7其遗传正效应等位基因均来自登海 40, 可解释

的遗传变异为 38. 77%;控制铁位点的 QTL检测到 1

个; 控制铜位点的 QTL 检测到 4个, 贡献率为

13 15% ~ 23. 03%;控制锰位点的 QTL检测到 3个,

其中 qM n1其遗传正效应等位基因均来自登海 40,而

qM n4、qM n7其遗传正效应等位基因来自 DH8; 2年间

没有检测到相同的 QTL位点。
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图 1 群体 A 2007和 2008年 Zn、Fe、Cu、Mn含量 QTL定位连锁图

F ig. 1 QTL linkagem ap to nutrition elem ents Zn、Fe、Cu、Mn in 2007and 2008 for A popu lation

带下划线表示表示 2007年定位的位点;粗体字表示 2008年定位的位点,下同

Underline stand for QTL of 2007; Bo ld stand forQTL of 2008, The sam e as below

表 4 群体 A子粒锌及铁铜锰含量的 QTL定位

Table 4 The QTL detected of Zn, Fe, Cu and M n con tent for A population

年份 性状 数量性状位点 标记区间 阈值 加性效应 贡献率 (% )

Y ear Tra it QTL M arker interval LOD Add itive effect R2

2007 Zn qZn4 p um c1058~ ph i072 4. 70 3. 35 43. 33

qZn6 1 p phi089~ p um c2375 5. 23 3. 2718 41. 33

qZn6 2 p ph i299852~ ph i445613 2. 15 - 1. 5611 9. 41

Fe qFe2 bn lg198~ p um g1252 4. 53 - 5. 2167 43. 67

qFe7 bp bn lg1094~ p mm g0411 4. 62 - 5. 2061 43. 49

2008 Zn qZn7 p um c1799~ ph i051 2. 52 - 1. 5976 38. 77

Fe qFe10 um c2043~ p um c1962 2. 25 2. 8056 33. 87

Cu qC u1 p um c1421~ p um c1082 3. 61 0. 7961 13. 15

qC u5 bn lg1346~ p bn lg653 3. 07 - 0. 824 14. 08

qC u6 ph i445613~ p ph i389203 4. 06 - 0. 8143 13. 76

qC u10 p bn lg210~ um c1152 3. 79 1. 0536 23. 03

M n qMn1 p um c1383~ p ph i095 2. 37 - 1. 1883 17. 79

qMn4 p um c1574~ bn lg589 2. 71 0. 9434 11. 21

qMn7 p um c1799~ ph i051 3. 25 1. 8466 42. 96

2. 3. 2 群体 B子粒锌及铁铜锰含量的 QTL定位

2007年对群体 B的子粒中锌及铁铜锰含量进行

QTL定位 (表 5), 获得 12个 QTL,分别位于 1、2、3、

4、6和 8号染色体上, 可解释的遗传变异范围为

10 09%~ 48 80%。其中检测到控制锌含量的位点

3个,位于第 2、3、4染色体, 变异范围为 10. 09% ~

48. 80%,其中 qZn2的遗传正效应等位基因来自沈

137,贡献率为 20 99%; qZn3和 qZn4的遗传正效应
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图 2 群体 B 2007和 2008年 Zn、Fe、Cu、Mn含量 QTL定位连锁图

Fig. 2 QTL linkagem ap to nu tr ition e lem en ts Zn、Fe、Cu、Mn in 2007 and 2008 for B popu lation

表 5 群体 B子粒锌及铁铜锰含量的 QTL定位

Table 5 The QTL detected of Zn, Fe, Cu and M n con tent for B popu lat ion

年份 性状 数量性状位点 标记区间 阈值 加性效应 贡献率 (% )

Y ear Tra it QTL M arker interval LOD Add itive effect R2

2007 Zn qZn2 p bn lg1520~ bn lg198 2. 74 - 2. 7515 20. 99

qZn3 p um c1399~ p bn lg1605 2. 03 1. 9024 10. 09

qZn4 p um c1623~ p um c2135 6. 56 4. 1957 48. 80

Fe qFe1 ph i037~ p um c1421 2. 78 - 2. 6745 10. 23

qFe2 p um c1252~ p bn lg1746 2. 76 - 3. 5046 17. 57

qFe4 p bn lg1137~ p bn lg1370 6. 78 3. 4800 17. 33

qFe6 p um c1653~ p um c2135 8. 20 5. 7123 46. 69

Cu qC u2 p bn lg1746~ p um c1736 2. 04 0. 3141 16. 50

qC u8 bn lg1056~ p ph i233376 6. 89 0. 5246 46. 01

M n qMn1 ph i037~ p um c 1421 2. 21 1. 2999 11. 28

qMn4 p bn lg1137~ p bn lg1370 6. 21 2. 1094 29. 70

qMn8 p ph i233376~ bn lg162 5. 25 - 2. 4806 41. 07

2008 Zn qZn3 p um c1399~ p bn lg1605 2. 70 1. 4392 12. 32

qZn7 p bn lg2132~ p ph i034 2. 46 1. 5905 15. 05

qZn10 p bn lg2190~ um c1196 5. 64 - 2. 4420 35. 47

Cu qC u2 p um c1252~ p bn lg1746 7. 89 0. 8257 68. 65

M n qMn3 p bn lg1449~ p bn lg1951 4. 68 1. 1612 20. 12

qMn9 p bnlg1583~ ph i065 12. 27 - 2. 0376 61. 96
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等位基因均来自 DH86; 检测到 4个铁、2个铜和 3

个锰 QTL位点, 贡献率变化范围分别为 10. 23%~

46. 69%、16. 50% ~ 46 01%、11. 28% ~ 41. 07%; 对

2008年子粒中锌及铁铜锰含量 QTL定位,共检测到

6个 QTL位点。检测到 3个控制锌含量的位点,可解

释的遗传变异范围是 12 30%~ 35. 47%。其中 qZn10

的遗传正效应等位基因来自沈 137, qZn3和 qZn7的

遗传正效应等位基因来自 DH86。检测到控制铜位点 1

个位于第 2染色体的 p umc1252~ p bnlg1746区段间。

同时检测到 2个锰含量位点,可解释的遗传变异范围

是 20 12%~ 61 96%。

2年试验结果共定位到 18个 QTL位点,分布于

除第 5染色体以外的其余 9条染色体上,贡献率范围

为 10. 09%~ 68. 65%,以 qCu2的效应最大,可解释性

状变异的 68. 65%。 2年间检测到相同的 QTL 2个,

其中检测到控制锌含量的位点 1个,位于第 3染色体

的 p umc1399 ~ p bnlg1605区段间, 2007年和 2008

年的贡献率分别为 10. 09%和 12 30% ,其遗传正效

应等位基因均而来自 DH86; 同时检测到相同的铜

QTL位点位于第 2染色体的 bn lg1746区段, 2年的贡

献率分别为 16 50%和 68 65%,且这一位点 2年的增

效基因均来自 DH86。

3 讨论

3. 1 玉米子粒锌铁铜锰含量 QTL定位的可行性

近年来微量元素越来越得到研究人员的关注,

并开始对其进行基因定位, Avendano
[ 14]
利用

M adhukar IR26组合的 R ILs93个家系, 构建了一

张包含 31个 SSR标记的水稻遗传图谱, 将水稻高

锌基因定位在第 5染色体的 OSR35与 RM267之

间,沈希宏等
[ 15]
检验到种植在杭州和富阳两地超级

杂交稻协优 9308重组自交系 ( RIL ) 177个株系子

粒中 Cd、Cu、Fe、Mn和 Zn 12个 QTL,分布在水稻第

1、3、4、5、7、8和 11染色体上,单个 QTL对群体性状

表型变异的贡献率为 4 23% ~ 14. 84% , 控制微量

元素含量 QTL的一个可能聚集区间在第 7染色体

着丝粒附近 RM2~ RM320之间。本文利用 A、B两

个玉米 DH群体 2年试验数据均检测到控制子粒锌

铁铜锰含量的 QTL位点。说明对玉米子粒锌铁铜

锰含量进行 QTL定位是可行的。群体 A将控制锌

含量的位点定位于 4、6和 7号染色体, 将控制铁含

量的位点定位于 2、7和 10号染色体;群体 B将控制

锌含量的位点定位于 2、3、4、7和 10号染色体, 控制

铁含量的位点定位于 1、2、4和 6号染色体。

从前人研究结果中发现, 构建的定位群体两亲

本相对性状应尽可能是极端的, 这样该性状的分离

世代就能提供最丰富的标记和性状连锁,提高检测

效率
[ 13]
。本文由于未发现子粒锌铁铜锰同时表现

差异极端的材料, 所以在选择构建供试群体亲本时

主要是基于子粒在锌含量上有显著差异,对铁铜锰

含量未加考虑, 致使群体 A双亲子粒在铁和铜含

量, 群体 B双亲在铁、铜和锰含量均表现差异不显

著。但对其所构建的群体不同个体子粒中铁铜锰含

量分析发现,群体内这些相对性状间均表现出双向

超亲分离,且变异范围均超过±3s。这一结果说明

构建群体的双亲值接近并不等于后代个体该性状值

变异的范围狭窄。孙勇等
[ 16]
认为与营养元素有关

的数量位点来自不同的亲本,但由于各种原因,可能

导致亲本本身在营养元素含量上并没有表现出高含

量值,这些基因可能以 隐蔽 的形式存在, 没有表

达。因此,对于这些受环境影响较大的性状,虽然亲

本性状差异较小, 若所构建的群体个体间差异较大

(在 x
-

3 范围之外 )的话, 定位结果应该具有一定

参考价值。

3. 2 玉米子粒锌铁铜锰含量 QTL定位的稳定性

数量性状由于受多基因作用,易受环境影响,表

现为连续变异,同一性状除了在不同的定位群体中表

现不一致外,同一群体在不同的种植环境、不同的年

份间检测结果也会有所不同
[ 15, 17]
。本文发现不仅仅

是遗传背景不同的群体其子粒中锌、铁等的含量差异

很大,即使是同一群体在不同年份间这些性状也相差

很大。这就是说,若要对锌及铁铜锰含量这些性状进

行 QTL定位,其定位结果除了受不同的定位群体中

表现不一致影响外,也要受到不同的种植环境、不同

年份的影响。致使同一性状在不同群体间、不同年份

间定位结果不一致。但是,本文也发现同一群体 2年

中这些养分含量的 QTL可以定位到同一位点,这一

结果与沈希宏等
[ 15]
在杭州和富阳同时检测到控制水

稻子粒 Cu和 Mn含量各一个位点的结果类似, 说明

QTL定位结果具有一定的稳定性。

3. 3 玉米子粒锌铁铜锰含量 QTL定位的重现性

由于存在基因型 环境互作,相同性状在不同

环境条件下表型值不同,因此 QTL定位结果可能不

尽相同。王贤智等
[ 18]
在定位大豆荚粒性状时 2年

仅找到 2个重复出现、稳定的四粒荚 QTL和 2个每

荚粒数 QTL。许凌等
[ 19]
在对不同年份水稻产量性

状进行 QTL定位时 2年检测到 5个相同的 QTL。

本文虽然用两年数据定位了很多 QTL位点,但稳定
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重复出现的只有 2个 QTL位点,其中群体 A 2007年

在第 2、7染色体检测到 2个控制铁含量的 QTL位

点 ( qFe2、qFe7)贡献率分别为 43. 67%和 43. 49%。

但这一位点在 2008年没有检测到。群体 B在 2007

年检测到第 4染色体上有 1个控制锌含量的 QTL

位点, 其贡献率达到 48. 80%; 同样在 2008年没有

检测到相同位点。位点重现性低可能是由于本试验

2年均在田间进行, 试验结果受各种因素的影响大,

增加了试验误差, 导致效应小的 QTL难以得到检

测,并使检测到的 QTL效应估算值偏低。这也从另

一个方面说明,对子粒锌铁铜锰含量等数量性状进

行 QTL定位, 有必要选用多年多点有重复的田间试

验结果,以便提高这些性状 QTL定位的准确性。

3. 4 玉米子粒锌铁铜锰含量 QTL定位的准确性

对于一个数量性状通过定位能检测出几个 QTL,

与所设定的 LOD值、检验群体容量、标记间平均的遗

传距离和贡献率值有关。LOD值大, 一些效应小的

QTL检测不到。通常将临界 LOD值设定在 2~ 3之

间
[ 13]
。QTL检测是逐个分辨的, 任何两个或几个

QTL之间的交互作用,都可以检验其显著性。一些分

析结果显示, QTL的高级互作是不显著,即使是一级

互作 (即两个 QTL间 )大多也不显著,所以在多数数

量性状中一个主效 QTL能单独说明表型总变异的

10% ~ 50%,其余 QTL效应则较小
[ 20]
。但也有例外,

Illinos玉米蛋白含量选择试验, 6个显著的标记座位

说明了蛋白质含量变异的 65% ,加入 5个显著的一级

互作后, 被说明的蛋白质含量变异增值 84% , 表明

QTL间互作有重要的作用
[ 20 ]
。这些研究结果不难解

释为什么本文对锌铁铜锰含量 QTL位点贡献率变化

在 9. 41% ~ 68. 69%之间。因此,对玉米子粒锌铁铜

锰含量 QTL更精细的检测, 需要有高分辨率遗传图

谱 (标记平均距离 < 5cM )、更大的分离群体 ( n >

1000)和更加灵敏的统计分析方法。
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