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摘 要：茎粗是影响玉米抗倒性及产量的重要因素之一。本研究对来自 17个不同作图群体的玉米茎粗 QTL信息进行收

集和整理，将 95个玉米茎粗 QTL整合到 IBM2 2008 Neighbors高密度分子连锁图谱上，通过元分析方法得到 20个与玉米

茎粗相关的一致性 QTL（Meta-QTL）区域。与水稻和高粱已克隆的茎粗相关基因进行对比，得到两个玉米茎粗候选基因

GRMZM2G307588和GRMZM2G089836。
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Abstract：Stem diameter is an important factor affecting maize lodging and grain yield. In the study, we collected
the information of maize stem diameter QTL from 17 different mapping populations. 95 QTLs for maize stem diame⁃
ter were integrated into IBM2 2008 Neighbors, and 20 consistent QTL (Meta-QTL) regions related to maize stem di⁃
ameter were obtained by meta-analysis. Compared with cloned genes related to stem diameter of rice and sorghum,
two candidate genes, GRMZM2G307588 and GRMZM2G089836, were identified for stem diameter in maize.
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茎粗作为玉米茎秆的一个重要性状，不仅在

玉米抗倒伏方面起着重要作用，而且也可作为选

育优良饲料玉米品种、评价青枯病病株率、病情

指数和作物缺水状况的一个重要指标 [1-4]。找到

玉米中控制茎粗的 QTL位点或关键基因，对指导

实践应用和分子标记辅助育种具有重要意义。

当前对玉米茎粗 QTL定位的研究较少，不同

研究者定位所采用的自交系以及群体类型也不尽

相同，研究结果存在较大差异，很难找到与茎粗

紧密连锁的分子标记，定位结果应用在玉米茎粗
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分子辅助育种中还有一段距离。元分析可以在整

合不同研究定位 QTL的基础上，利用数学模型优

化 QTL的置信区间，提高 QTL定位的准确度和有

效性。此方法已在玉米产量、抗旱、病害相关性

状的QTL图谱整合与基因挖掘中得以应用 [5-7]。

本文收集和整理已定位的玉米茎粗 QTL信
息，利用高密度分子连锁图谱 IBM2 2008 Neigh⁃
bors进行整合，通过元分析方法对玉米茎粗进行

一致性 QTL（Meta-QTL，简称MQTL）区间的鉴定，

并结合玉米基因组序列信息以及生物信息学方

法，发掘玉米茎粗候选基因。

1 材料和方法

1.1 玉米茎粗相关QTL收集与整理

从中国知网、NCBI、MaizeGDB等公共数据库
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中下载和收集玉米茎粗相关 QTL信息，根据元分

析软件格式要求按照作图群体大小、群体类型、

染色体位置、LOD值、表型贡献率、置信区间、遗

传图谱标记和遗传距离等信息整理数据。

在 QTL定位试验中，QTL的位置 (最大可能性

位置及其置信区间)和表型贡献率是 QTL的两个

重要参数 [8]。如果 QTL的置信区间未知，可参照

Darvasi和 Soller的公式推断其 95%置信区间 [9-10]。

C.I. = 530/(N×R2) …………………………（1）
C.I. = 163/(N×R2) …………………………（2）
其中 C.I.为 QTL的置信区间，N代表作图群体

的大小，R2代表 QTL的表型贡献率，公式（1）适用

于回交和 F2作图群体，公式（2）适用于重组自交

系作图群体。

1.2 玉米茎粗QTL的映射和元分析

不同研究者在茎粗 QTL定位研究中所用的作

图群体和分子标记存在差异，构建的连锁图谱之

间存在的相同标记较少，为整合不同来源的 QTL
信息，需选择一个高密度分子连锁图谱做参考图

谱。 IBM2 2008 Neighbors 连锁图谱长 8 054.28
cM，包含RFLP、SSR、RAPD以及基因等共计 15 991
个标记，可整合不同来源的QTL信息 [11]。

利用 BiomercatorV4.2软件将整理的茎粗 QTL
按照比例投射到参考图谱 IBM2 2008 Neighbors
上。如果某个 QTL不能映射或映射位置超出参考

图谱范围，则舍弃该QTL[5]。

1.3 玉米茎粗相关基因的定位和挖掘

基于 MQTL区间的标记信息，利用 MaizeGDB
网站查询MQTL在玉米自交系 B73基因组参考图

B73RefGen_V4上的物理位置；若标记位置为估算

值，则下载相关标记的引物序列，通过 NCBI网站

Primer-BLAST功能分析出该标记的物理位置。

收集水稻和高粱茎粗相关基因和其蛋白质序

列，利用 NCBI在线软件 BLASTp与玉米 non-redun⁃
dant protein sequences数据库进行同源性对比，比

对条件为蛋白质序列匹配度大于 80%，E-value值
小于 10-10，以寻找玉米茎粗相关的同源基因。

2 结果与分析

2.1 玉米茎粗QTL信息的收集

收集共 17篇已发表的涉及玉米茎粗 QTL定
位文章 (表 1)，涉及 12个临时性分离群体和 5个永

久性分离群体，共检测到 99个茎粗 QTL，其中有

95个 QTL映射到 IBM2 2008 Neighbors上。从这

些 QTL的染色体分布来看，第 9染色体没有定位

出茎粗 QTL，第 1、8和 10染色体的 QTL较多，第 4
染色体最少，只有三个茎粗QTL被映射。

2.2 玉米茎粗QTL元分析

对来自 17篇文献的茎粗 QTL进行元分析，共

获得 20个 MQTL（表 2），其中第 3和第 10染色体

上分别检测到 4个，第 1染色体上检测到 3个，第

2、7和 8染色体上分别检测到 2个，第 4、5和 6染
表1 已报道的玉米茎粗QTL

亲本

928×928
中 72×502
1212×B73
L26 × 095
JB×Y53
综 3×87-1
黄 C ×178

农系 531×农系 110
JS037×JS133

(郑 58×豫 87-1)×(PH6WC×自 330)
JB×Y53

郑 58×昌 7-2
丹 232×N04
N04×丹 232
teosinte×W22
B73×Ce03005
SICAU1212×B73

注：*为分析方法：ICIM：完备区间作图法；CIM：复合区间作图法；IM：区间作图法；SMM：单标记作图法。“-”：未给出分析方法

群体类型

DH
F2:3
F2
F2
F2
F2:3
F2
DH
F2
F2
F2:3
DH
RIL
BC2S1
BC6S6
RIL
F2

群体大小

162
206
240
186
240
266
197
74
192
228
180
161
258
220
259
216
233

分析方法

ICIM
CIM
CIM
CIM
CIM
CIM
IM
CIM
CIM
IM
-*
CIM
CIM
SMM
-
CIM
-

QTL数目

3
4
7
1
6
10
2
1
3
11
3
22
10
5
1
2
4
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色体上分别检测到 1个，而在第 9染色体上没有

发现与茎粗相关 MQTL。20个 MQTL的置信区间

变异范围为 1.77～68.09 cM，置信区间小于 10 cM
的MQTL共 7个。

表2 玉米茎粗MQTL相关信息

MQTL
MQTL1
MQTL2
MQTL3
MQTL4
MQTL5
MQTL6
MQTL7
MQTL8
MQTL9
MQTL10
MQTL11
MQTL12
MQTL13
MQTL14
MQTL15
MQTL16
MQTL17
MQTL18
MQTL19
MQTL20

连锁群

1
1
1
2
2
3
3
3
3
4
5
6
7
7
8
8
10
10
10
10

左标记

TIDP3342
bnlg2238
rs2

mmp33
vdac1a

magi20667
IDP7384
phm9914
IDP7549
cyp1710
hmg1
sbp3
tsa1

umc1987a
zmm2
cdo920a
IDP7647
umc2034
umc1239
isr1

右标记

brs1
TIDP5629
az19D2
pza00497
TIDP6704
TIDP5269
AY111333
dupssr23
myo1

AY109715
knox6

AY111964
caf1

TIDP7142
IDP7228
csu31a
psk4
aasr1

pza01877
r1

左标记位置 (cM)
181.09
326.11
456.495
202.73
385.77
139.64
210.675
360.31
744.565
-8.54
283.95
153.99
114.69
317.56
180.93
373.49
44.165
121.02
214.6
379.98

右标记位置 (cM)
202.91
360.71
469.485
206.54
387.54
161.8
258.645
387.21
756.435
-4.5
310.85
174.12
182.78
323.78
186.07
388.43
82.515
143.44
217.42
389.78

表3 玉米茎粗MQTL内的水稻及高粱同源候选基因

水稻及高粱基因名称

OsSPL14
SAI-1

基因编号

LOC4345998
LOC8085173

基因产物

squamosa promoter-binding-like protein 17
Sucrose: sucrose 1-fructosyltransferase

玉米候选基因

GRMZM2G307588
GRMZM2G089836

参考文献

[29]、[30]
[31]

2.3 玉米茎粗候选基因的挖掘

通过 MaizeGDB 网站 (http://www.maizegdb.org/)
查询发现，20个MQTL区域内共包含 3 432个候选

基因。利用在线软件 BLASTp比较水稻及高粱茎

粗基因蛋白质序列与玉米 B73蛋白质序列的同源

性，共有 2个候选基因位于 MQTL区间内。其中

与水稻 OsSPL14基因同源的玉米茎粗候选基因

GRMZM2G307588 位于 MQTL16 区间内，与高粱

SAI-1基因同源的玉米茎粗候选基因 GRMZM2G0
89836位于MQTL11区间内（表 3）。

3 讨 论

玉米茎粗细程度的不同会给玉米株型和产量

等造成重要影响。本研究通过整合 95个不同来

源的茎粗 QTL，经元分析最终检测到 20个MQTL，
除第 9染色体外，其它染色体均有分布。

将水稻和高粱已克隆的茎粗相关基因蛋白质

序列与玉米 B73基因蛋白质序列进行同源对比发

现，在 MQTL区间内检测到两个玉米茎粗候选基

因 GRMZM2G307588和 GRMZM2G089836。SBP是
植物特有的一类转录因子，已从大豆、水稻、拟南

芥等多种植物中分离出来，参与植物生长、发育

的多个方面 [32]。SAI-1是植物蔗糖代谢中的关键

调节酶，钟海丽 [31]研究结果表明 SAI-1可能参与

高粱茎粗形态建成。

本文通过同源对比发现并非所有已知的茎粗

同源基因与MQTL区间重叠，但有些靠近MQTL区
域。如 Zhao等 [33]发现，与对照组 YIL55植株相比，

水稻 LOC4345535基因使水稻 PAY1突变体植株的

株高增高、茎秆增粗，其玉米同源基因 GRMZM2G
150212临近 MQTL20区间。江培顺等 [5]在对玉米

产量相关性状进行元分析时，也发现并非所有已
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知的产量性状同源基因与MQTL位置重叠。其主

要原因可能是茎粗 QTL定位研究应用的亲本群体

不能完全覆盖玉米所有种质，且大多数所用遗传

群体为初级遗传群体。

元分析方法需要不同作图群体之间存在大量

相同标记，或以高密度的分子连锁图谱来整合不

同来源的 QTL信息。随着分子技术的高速发展，

大量 SNP标记在 QTL定位中得到应用。但基于

SNP 标记定位的 QTL 信息并未能映射到 IBM2
2008 Neighbors 上。 Li 等 [34]利用 GWAS（genome-
wide association study）群体，结合 R语言对玉米株

高和穗位高进行元分析，分别获得一个株高及穗

位高候选基因，但该研究仅基于 QTL的物理位置

进行，并未涉及其贡献率等信息，是否能用于大

量不同群体间的整合还有待研究。

本研究通过元分析和基因同源对比的方法，

确定了 20个玉米茎粗Meta-QTL。在Meta-QTL区
段内发掘了 2个与玉米茎粗相关的候选基因，为

玉米抗逆分子育种提供了重要参考。
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