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不同氮水平下玉米子粒品质性状的QTL定位

兰天茹，崔婷婷，何坤辉，常立国，刘建超
(西北农林科技大学农学院，陕西 杨凌 712100)

摘 要：以优良玉米自交系许178×K12杂交衍生的包含150个家系的重组自交系群体为试验材料，在正常施

氮和不施氮两种条件下，对玉米子粒品质性状(蛋白质、淀粉和油分)进行表型鉴定，利用最佳线性无偏预测法结合2
年的表型数据，估计各家系各性状在不同氮水平下的育种值。利用QTL IciMapping V4.0软件的完备区间作图法

(ICIM)对3个性状进行QTL检测，在两种氮水平下共检测到14个品质性状相关QTL位点，其中，正常施氮条件下检

测到8个QTL，不施氮条件下检测到6个QTL。2个QTL可以同时在两种氮水平下被检测到，其受环境因素影响较

小，可以在玉米子粒品质分子育种上应用。在不施氮条件下共发现4个特异表达的QTL，其可能应用于低氮条件下

玉米品质改良研究。
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QTL Mapping of Kernel Quality Traits under Different
Nitrogen Treatments in Maize
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(College of Agronomy, Northwest A&F University, Yangling 712100, China)

Abstract: One hundred and fifty recombinant inbred lines(RILs) as the experimental materials derived from a
cross between maize inbred line Xu178×K12 were used to identify maize kernel quality traits(protein, starch and oil)
under the high nitrogen(HN) and low nitrogen(LN) treatment in Yangling over two years(2014 and 2015). Using the
best linear unbiased prediction(BLUP) combining with the phenotype data in two years estimated breeding value of
each trait under different nitrogen levels. QTL mapping for 3 traits were detected by inclusive composite interval
mapping(ICIM) in QTL IciMapping V4.0 software. Totally, fourteen QTL associated with 3 kernel quality traits at
the two nitrogen levels were detected, including 8 QTL under HN and 6 QTL under LN treatment. The presently
study found 2 consistency QTL across two nitrogen treatments might be stable QTL controlling kernel quality trait,
which were less influenced by environments and might be used in molecular breeding for kernel quality traits in
maize. The results showed that four specific QTL expressions under LN treatment were possibly applied in improv⁃
ing quality traits in maize in low nitrogen stress.
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玉米是重要的谷类粮食作物。我国玉米生产发

展将进入一个新的阶段，即提高单产、改善品质的阶

段 [1]。改善玉米的营养品质有利于提高玉米的食

用、饲用和加工利用价值。遗传改良是改善玉米子

粒品质的有效途径之一。氮素是玉米子粒营养品质

形成的重要影响因素之一，在不同的施氮量处理下

玉米子粒品质性状遗传变异明显[2]。在一定施氮量

范围内，增加施氮量可以提高子粒蛋白质含量，改善

子粒品质[3]。施氮能增加高油和高淀粉玉米子粒的

蛋白质、醇溶蛋白和清蛋白含量，增加淀粉总量和支



链淀粉含量，降低直链淀粉含量，同时增加油分、亚

油酸和油酸含量[4]。

玉米子粒品质性状是典型的数量性状，国内外

学者已经开展了很多关于玉米子粒品质性状的QTL
定位相关的研究工作。孙海艳等 [5]以玉米杂交种

黄 C×178的F2代为作图群体，构建 SSR标记遗传连

锁图，共检测到 16个品质性状QTL。Dong等[6]利用

258个家系的RILs群体在3个不同环境下共检测到

28 个玉米子粒品质相关 QTL 位点，位于 bin3.04、
bin3.04、bin4.01和 bin5.03-5.04的 4个 QTL是一致

性QTL位点。Zhang等 [7]以 498个家系的RILs群体

在6种环境下分别检测到25、13、31、15个蛋白质、淀

粉、油分和赖氨酸QTL位点。关于不同施氮条件下

的玉米子粒品质性状QTL定位研究较少。刘宗华

等 [8]以玉米杂交种农大 108的 F2∶4、F2∶5家系为材料，

构建了包含 199个 SSR标记的遗传图谱，在施氮和

不施氮两种条件下，采用复合区间作图法共检测到

24个与玉米子粒品质性状相关的QTL，其中，施氮

条件下13个，不施氮条件下11个。由于玉米子粒品

质性状是一个多基因控制的数量性状，控制其性状

的基因网络复杂，受氮素影响较大。因此在不同氮

水平下进行大量的品质性状定位工作十分必要。

本研究以优良玉米自交系许178×K12杂交衍生

的RILs群体为试验材料，在不同施氮水平下，通过

两年的田间试验，挖掘控制玉米子粒品质性状(蛋白

质、淀粉和油分含量)相关主效QTL和低氮胁迫下特

异性表达的QTL位点，为玉米子粒品质遗传改良和

分子育种提供理论基础。

1 材料与方法

1.1 试验材料及试验设计

本研究以两个在氮效率上存在显著差异的优良

玉米自交系许 178×K12杂交，后代经过连续多代自

交建成包含 150个家系的 F7代重组自交系(RILs)群
体，于2014、2015年4～9月，在陕西省杨凌区西北农

林科技大学玉米试验基地进行春播试验。试验设

HN(纯氮180 kg/hm2)和LN(不施氮)两个处理，每个处

理3次重复，单行区，行长4 m，每行16株玉米，行距

60 cm，种植密度为 66 667 株/hm2。HN区播种前施

尿 素 191 kg/hm2、过 磷 酸 钙 750 kg/hm2、氯 化 钾

135 kg/hm2，大喇叭口期追施尿素 200 kg/hm2；LN区

除不施氮肥外，其他肥料与HN处理相同。

1.2 子粒品质测定及统计分析

田间试验收获的果穗自然风干脱粒，以小区为

单位随机取 300粒左右无病虫的干净子粒，利用

Perten(瑞典)公司生产的DA7200型近红外谷物分析

仪测定 F7代RILs群体及两个亲本的子粒蛋白质含

量、淀粉含量和油分含量，为消除样品粒度大小、均

匀性不一致等因素的影响，以每个样品重复测定 3
次的平均值代表该重复的表型值，3个重复的表型

平均值代表该年份的表型值，使用Henderson[9]提出

的基于混合线性模型(Mixed liner model，MLM)的最

佳线性无偏预测法(Best Linear Unbiased Prediction，
BLUP)结合 2年表型值数据估计每个家系各性状的

育种值。

利用统计软件 SPSS19.0计算 F7代RILs群体以

及亲本的3个子粒品质性状的均值、偏度和峰度，并

进行方差分析和相关性分析，广义遗传力的计算采

用下面的公式：

H2= σ2
G

σ2
G +σ2

GE / n +σ2
E / nr ×100%

其中，σ2
G表示基因型方差；σ2

GE表示基因型与环

境互作的方差；σ2
E为误差项；r为重复数，本试验中

为3；n为环境数，本试验中为2。
1.3 QTL定位

在何坤辉等 [10]构建的分子遗传连锁图谱基础

上，采用QTL IciMapping V4.0软件的完备区间作图

法(ICIM)对 3个品质性状不同氮水平下的育种值进

行 QTL分析。PIN设为 0.01，每 1 cM步长(Walking
Speed)对目的性状进行全基因组扫描，采用模拟运

算(Permutation)1 000次的方法确定 LOD阈值，当某

个位置检测到的LOD值大于LOD阈值时，就认为该

位置存在1个QTL。
2 结果与分析

2.1 子粒品质性状的表型分析

由表 1可以看出，父本K12的蛋白质和淀粉含

量显著高于母本许178，母本许178的油分含量显著

高于父本K12。RILs群体以及双亲的蛋白质和油分

含量在LN条件下出现显著下降，淀粉含量在LN条

件下出现显著升高。RILs群体的3个品质性状均存

在较大程度分离，其中，3个品质性状育种值均表现

出一定程度的双向超亲分离。在两种氮水平下，

RILs群体的 3个品质性状均呈现出连续性变异，统

计分析得到的偏度和峰度均小于 1，符合QTL定位

的要求。在正常供氮条件下，蛋白质、淀粉和油分的

广义遗传力分别为54.7%、66.3%和74.4%；在不施氮

条件下，蛋白质、淀粉和油分的广义遗传力分别为

51.3%、61.2%和77%。

表 2结果表明，3个品质性状蛋白质、油分和淀
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粉在不同年份、氮处理和基因型间均表现出差异极

显著(P<0.01)，表明施氮量显著影响了玉米子粒的品

质性状。相关性分析表明(表3)，在正常供氮和不施

氮条件下，蛋白质与油分均呈现出极显著正相关，淀

粉和蛋白质以及淀粉和油分均呈极显著负相关(P<
0.01)。

表1 两种氮水平下亲本及重组自交系群体各性状育种值的表现

Table 1 Breeding value of the parents and RILs population under two nitrogen treatments

性 状

Trait

蛋白质

淀 粉

油 分

氮处理

Nitrogen treatment

LN
HN
LN
HN
LN
HN

亲本 Parents

许178

9.92
10.06
70.02
69.32
3.88
4.40

K12

11.00
12.05
72.5
70.17
3.30
4.03

RILs群体 RILs population
范 围

Range
6.99～12.74
7.97～13.32

67.51～76.29
65.72～75.44
2.56～5.05
3.17～5.35

平均值

Mean
10.03
10.60
71.79
70.70
4.08
4.38

标准差

SD.
1.03
0.91
1.95
2.02
0.38
0.40

偏 度

Skewness
-0.32
-0.08
-0.15
-0.19
-0.26
-0.06

峰 度

Kurtosis
-0.53
-0.44
-0.37
0.14
0.16
0.31

表2 玉米子粒品质性状的方差分析(F值)

Table 2 Variance analysis of kernel quality traits in maize(F value)
性 状

Trait
蛋白质

淀 粉

油 分

注：**表示在P<0.01水平下极显著差异。下表同。

Note: ** indicated significant difference at P<0.01 level. The same below.

年 份

Year
10 427.71**

968.02**
333.12**

处 理

Treatment
1 205.06**

59.40**
8.95**

家 系

Lines
258.88**
86.15**
23.54**

年份×处理

Year×treatment
573.139**
43.020**
15.030**

年份×家系

Year×lines
44.018**
11.890**
5.000**

处理×家系

Treatment×lines
17.560**
6.600**
3.580**

年份×处理×家系

Year×treatment×lines
19.778**
5.820**
3.421**

表3 两种氮水平下玉米品质性状育种值的相关性分析

Table 3 Correlation analysis of kernel quality traits in maize under HN and LN
性 状

Trait
蛋白质

淀 粉

油 分

注：对角线上方为HN水平下相关系数；对角线下方为LN水平下的相关系数。

Note: Data above the diagonal is indicated the correlation coefficients in HN and data below the diagonal is LN.

蛋白质

Protein
1

-0.642**
0.364**

淀 粉

Starch
-0.520**
1

-0.196**

油 分

Oil
0.511**

-0.212**
1

2.2 子粒品质性状QTL定位

本研究共定位到14个加性QTL位点，分布在除

第7、8染色体外的其余染色体上(表4、图1)。其中，

正常施氮条件下检测到 8个QTL，不施氮条件下检

测到6个QTL。
2.2.1 蛋白质

共定位到6个QTL，HN和LN条件下各检测到3
个 QTL，分布于第 1、4、6、10 染色体上，贡献率在

6.17%～18.26%。其中，位于第4染色体Bin4.07/4.08
区域的 qPRO4a可以在两种氮水平下同时被检测

到，且解释的表型贡献率均大于10%，可能是控制蛋

白质含量的主效QTL。
2.2.2 淀粉

共定位到5个QTL，其中，HN条件下检测到4个
QTL，LN条件下检测到 1个QTL，分布于第 2、3、5染
色体上，贡献率为 7.33%～9.35%。位于第 3染色体

Bin3.09/3.10区域的qSTA3a可同时在HN和LN水平

下被检测到，其增效等位基因来自母本许178。
2.2.3 油分

共定位到3个QTL，其中，HN条件下检测到1个



QTL，分布在第 9染色体上，贡献率为 8.23%；LN条

件下检测到 2个QTL，分布于第 1、6染色体上，贡献

率为 9.32%和 9.08%。没有同时在两种氮水平下检

测到控制油分含量的QTL。
表4 玉米品质性状育种值的QTL定位

Table 4 QTL mapping of kernel quality traits of maize
性 状

Trait
正常施氮(HN)
蛋白质

淀粉

油分

不施氮(LN)
蛋白质

淀粉

油分

QTL

qPRO4a
qPRO6a
qPRO10a
qSTA2a
qSTA3a
qSTA5a
qSTA5b
qOIL9a

qPRO1a
qPRO4a
qPRO6b
qSTA3a
qOIL1a
qOIL6a

Bin

4.07/4.08
6.05/6.06
10.03/10.04
2.09
3.09/3.10
5.05/5.06
5.07
9.07/9.08

1.00/1.01
4.07/4.08
6.00/6.01
3.09/3.10
1.01/1.02
6.00/6.01

标记区间

Marker interval

umc1194-umc2384
bnlg1732-umc2162
umc2067-umc2163
bnlg1520-bnlg1893
umc1641-umc2048
umc1722-umc2216
phi048-bnlg1306
umc1714-umc1137

umc1041-umc1071
umc1194-umc2384
umc2068-bnlg391
umc1641-umc2048
umc1071-bnlg1083
umc2068-bnlg391

位置(cM)
Position

148
132
53

241
189
150
177
162

0
151
10

188
11
19

LOD

5.61
3.43
3.26
3.53
3.69
4.06
3.55
4.19

3.14
6.64
3.30
3.47
4.73
4.45

加性效应

A

0.42
0.29

-0.23
-0.62
0.64
0.75

-0.67
-0.14

0.26
0.61
0.29
0.67

-0.15
0.15

贡献率(%)
R2

12.10
8.39
6.28
7.33
7.94
9.35
8.41
8.23

6.17
18.26
7.96
7.52
9.32
9.08

图1 控制蛋白质、淀粉和油分的QTL在染色体上的分布

Fig.1 Chromosome location of QTLs for protein, starch, oil comtent
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3 结论与讨论

玉米子粒品质性状是一个复杂的数量性状，国

内外许多研究者采用不同作图群体对玉米子粒品质

性状进行QTL定位，检测到的QTL结果表现各有异

同。本试验在两种氮水平下共检测到 14个品质性

状相关QTL位点，其中，正常施氮条件下定位到8个
QTL，不施氮条件下定位到6个QTL。6个子粒蛋白

质相关QTL中位于染色体Bin1.01的QTL-qPRO1a，
与王延召[11]定位的蛋白质相关QTL位于相同的染色

体Bin区域内；位于染色体Bin4.08的QTL-qPRO4a，
与Zhang等定位的蛋白质相关QTL位于相同的染色

体 Bin 区域内；位于染色体 Bin6.00/6.01 的 QTL-
qPRO6b，与孙海艳等和王延召定位的蛋白质相关

QTL染色体Bin区域相同；位于染色体Bin6.05/6.06
的QTL-qPRO6a，与Guo等[12]定位的蛋白质相关QTL
位于相同的染色体Bin区域的标记区间；位于染色

体Bin10.03/10.04的QTL-qPRO10a，与王延召、Dong
等、Berke等[13]的定位结果位于相同的染色体 bin区

域。3个子粒油分相关QTL中，位于染色体Bin1.02
的QTL-qOIL1a，与Dong等研究中被稳定检测到的

QTL所在染色体Bin相同，QTL-qOIL1a同时与Man⁃
golin 等 [14]位于同一 Bin1.02 的同一标记位点 bn⁃
lg1083；位于染色体Bin6.00/6.01的QTL-qOIL6a，与
孙海艳等、Zhang等检测到的QTL所在染色体Bin相
同。另外，位于Bin9.07的1个QTL-qOIL9a与Berke
等定位的油分QTL所在染色体Bin区域一致。对于

子粒淀粉含量的QTL位点来说，位于染色体Bin2.09
的QTL-qSTA2a，与Guo等定位的淀粉相关QTL位

于相同的染色体 Bin标记位点 bnlg1520，并发现与

Zhang 等染色体 Bin 一致；位于染色体 Bin5.06 和

Bin5.07 的 QTL-qSTA5a 和 QTL-qSTA5b，与 Zhang
等、Berke等、Wang[15]等的定位结果一致，同时与王

延召QTL位于相同标记位点 bnlg1306，此QTL在多

项研究中对比发现，被认为可能稳定存在直接参与

或间接调控淀粉代谢途径的基因。

前人研究表明，玉米子粒蛋白质、淀粉和油分含

量的QTL常被定位在相同或相近的染色体区域，本

研究也发现了类似现象 [16，17]。在本研究中，控制蛋

白质含量的QTL-qPRO1a和控制油分含量的QTL-
qOIL1a位于相近的染色体区域，由于QTL-qPRO1a
的增效基因来自母本许178，而QTL-qOIL1a增效基

因来自于父本K12，因此，推测其可能为多个QTL的

紧密连锁。位于染色体Bin6.00/6.01区域同一标记

区间(umc2068-bnlg391)同时检测到控制蛋白质的

QTL-qPRO6b 和油分的 QTL-qOIL6a，并且这两个

QTL的增效基因都来自于母本许 178，因此推测其

可能是同一QTL的一因多效作用。

Tuberosa等 [18]提出，在不同环境下检测到相同

性状的QTL标记区间相同，且增效等位基因来源相

同，即认为是同一个QTL。Tong等[19]的研究发现，在

高氮和低氮两种水平下既有一致性QTL，也有特异

表达的QTL。Gallais等[20]、Lian等[21]和刘建超[22]等研

究均表明，在高氮和低氮水平下检测到的QTL 有很

大差别，不同氮水平下的遗传机制不同。在本研究

中，在两种氮水平下定位到2个一致性QTL位点，其

中，包括1个控制子粒蛋白质含量的一致性QTL，位
于染色体Bin4.07区域的QTL-qPRO4a，其贡献率分

别为 12.10%(HN)和 18.26%(LN)，增效等位基因来源

于母本许178，该位点具有较高的表型贡献率，可能

是控制玉米蛋白质含量的主效QTL。另外，检测到

1个两种氮水平下共有的淀粉含量QTL-qSTA3a，其
位于染色体Bin3.09/3.10区域，贡献率分别为 7.94%
(HN)和7.52%(LN)，增效等位基因来源于母本许178。
这两个一致性QTL的表达在一定程度上不受环境

的影响，对于玉米子粒品质的建成具有重要的意义，

有望在玉米品质分子育种上有所应用。

此外，还有 4个QTL是在 LN环境下特异表达

的，分别包括两个控制蛋白质含量的 qPRO1a、
qPRO6b和油分含量的 qOIL1a和 qOIL6a，表明控制

玉米子粒品质的基因与氮水平间存在互作效应，在

不同氮水平下基因的表达具有特异性。这些在低氮

胁迫下特异检测到的QTL位点对于耐低氮分子育

种有一定的参考价值。
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