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甜玉米苗期耐铝性状 QTL定位
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摘 要  为挖掘甜玉米耐铝基因资源，以耐铝性状差异显著的甜玉米自交系‘T 49’（♀）和  ‘T 56’（♂）为亲本配制

杂交组合‘T49×T56’，以 208 个 F2 单株作为遗传作图群体，构建玉米遗传连锁图谱，选取苗高系数、苗重系数、根

长系数、根重系数和整株鲜重系数作为玉米耐铝性的评价指标。用复合区间作图法检测耐铝性状相关 QTL。结果

表明：在甜玉米 10 对染色体上获得 10 个 SSR 标记连锁群，全长 1 199. 10 cM，平均间距 7. 83 cM。共检测到 3 个苗

高系数 QTL、4 个苗重系数 QTL、4 个根长系数 QTL、3 个根重系数 QTL、3 个整株鲜重系数 QTL，单个 QTL 可解

释 6. 46%~25. 37% 的表型变异。在第 9 染色体上 phi065—umc1271（bin 9. 03—9. 04），苗高系数、苗重系数、根长

系数、根重系数、整株鲜重系数均检测到 1 个主效 QTL，贡献率为 13. 1%~25. 3%。结合 GO、KEGG 数据库，在

phi065—umc1271 内 存 在 2 个 稳 定 的 甜 玉 米 非 生 物 逆 境 胁 迫 耐 受 性 相 关 的 基 因 Zm00001d045472 和

Zm00001d046391。
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QTL mapping of aluminum tolerance traits in 
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Abstract In order to explore the aluminum tolerance gene resources in sweet maize， a hybrid combination 

‘T49 × T56’ was generated by taking two inbred lines ‘T49’ （♀） and ‘T56’ （♂）， which have significant 

differences in aluminum tolerance characters， as the parents.  A total of 208 F2 individual plants were used 

as genetic mapping population to construct the genetic linkage map of maize.  Seedling height coefficient， 

seedling weight coefficient， root length coefficient， root weight coefficient and whole plant fresh weight 

coefficient were selected as the evaluation indexes.  The aluminum tolerance of maize QTL related to 

aluminum resistance traits was detected by composite interval mapping.  The results showed that： Ten SSR 

marker linkage groups were obtained on ten pairs of sweet maize chromosomes.  The total length was 
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1 199. 10 cM， and the average distance was 7. 83 cM.  A total of 3 QTLS for seedling height， 4 QTLS for 

seedling weight， 4 QTLS for root length， 3 QTLS for root weight， and 3 QTLS for whole plant fresh weight 

were detected.  One single QTL could explain 6. 46% to 25. 37% of phenotypic variation.  In the labeled 

intervals phi065—umc1271（bin 9. 03-9. 04） on chromosome 9， a major QTL was detected in the coefficient 

of seedling height， seedling weight， root length， root weight and whole plant fresh weight， and the 

contribution rate was 13. 1%-25. 3%. Combined with GO and KEGG databases， two stable genes 

Zm00001d045472 and Zm00001d046391 related to abiotic stress tolerance of sweet corn were found in 

phi065-umc1271.

Keywords sweet corn； aluminum resistance； composite interval mapping； QTL

甜玉米又叫蔬菜玉米，其口感清脆，富含多种

人体所需的营养成分。近年来，甜玉米的种植规模

逐年增加［1-3］。我国酸性土壤面积约占耕地面积的

21%，且主要分布在南方的大部分省份［1-3］。因此，

南方地区甜玉米的生长和发育会受到酸性土壤较

大的抑制［4-5］。在酸性土壤环境中，铝毒害是阻碍甜

玉米生长和产量增长的主要障碍之一。在正常土

壤条件下，铝元素通常以硅酸盐态或氧化态的形式

存在，对甜玉米并没有毒性影响［6］。然而，铝在酸性

环境中会以离子形态存在，这对甜玉米的根系具有

毒害作用，抑制根的生长，进一步妨碍了植株的正

常生长和发育［7-8］。在严重的情况下，甜玉米的产量

将会下降约 40%［9-10］。利用甜玉米的耐铝种质资

源，探究其耐铝性状的遗传规律，并挖掘与甜玉米

耐铝相关的基因，从而选育出耐铝甜玉米的新品种

是解决甜玉米铝毒害问题的有效方法。但在目前

的自然环境中，几乎没有天然的耐铝玉米种质存

在，需通过人工筛选获得耐铝突变体。因此，精准

定位玉米耐铝基因，为分子标记辅助选育耐铝品种

提供科学依据，对玉米产业发展具有重要意义［6］。

Borrero 等［11］研究发现，玉米耐铝相关性状是典

型的数量性状，受多个基因共同控制，且基因之间存

在着复杂的相互调控关系。利用分子遗传图谱进行

QTL定位，并通过紧密连锁的分子标记进行选择，可

提高耐铝品种选育效率［12］。近年来，玉米耐铝基

因 的 研 究 多 集 中 在 苹 果 酸 和 柠 檬 酸 的 转 运 蛋

白 基 因［13］。 解 光 宁［14］研 究 揭 示 ZmSTAR1 和

ZmSTAR2基因是通过编码 ABC 转运蛋白间接参与

玉米对铝毒胁迫的响应调控，是玉米的耐铝相关转

录因子。Krill等［12］经过深入分析，成功筛选出 4个与

玉米的耐铝相关的基因，并开发了相应的分子标记，

这些标记可以用作耐铝玉米材料的分子标记辅助选

择工具。Guimarães 等［15］研究发现与 OsNrat1 基因

同源的基因 ZmNrat1，ZmNrat1位于玉米 5号染色体

ZmMATE2 基因附近，编码 1 种与水稻响应铝离子

胁迫相关的铝转运蛋白。

作物耐受铝离子胁迫的机理一直是作物抗逆

研究的重点方向［16］，目前对作物耐铝离子胁迫的遗

传相关研究鲜见报道。本试验以耐铝性状显著差

异的甜玉米自交系‘T49’和  ‘T56’为亲本，对其 F2

群体进行遗传连锁图谱分析和 QTL 定位研究，旨在

挖掘甜玉米新的基因资源，以期为甜玉米耐铝品种

选育提供理论依据。

1　材料与方法

1. 1　试验材料

供试亲本材料是由仲恺农业工程学院作物研

究所多年严格自交选育的甜玉米铝敏感自交系

‘T49’和甜玉米耐铝自交系‘T56’‘T49’和‘T56’
分别是由甜玉米品种‘仲鲜甜 102’和‘仲甜 2 号’经

二环系选育而成。经基因型鉴定，均为 sh2 突变型

的甜玉米自交系。

1. 2　试验设计

供试材料种植在广州市番禺区仲恺农业工程学

院钟村教学科研基地（113°18′41″ E， 23°00′28″ N），

以甜玉米自交系‘T49’为母本，‘T56’为父本进行杂

交收获 F1代种子；种植 F1代并严格自交收获 F2代单

株种子；同时种植‘T49’‘T56’和 F2，于小喇叭口期

取‘T49’‘T56’和 F2 单株新鲜嫩叶提取基因组总

DNA，以 F2为遗传作图群体构建分子标记连锁遗传

图谱。F2单株自交获得 F2∶3家系种子，调查 F2∶3家系

苗期耐铝性状系数（苗高、苗重、根长、根重、整株鲜

重），结合连锁遗传图谱定位耐铝相关性状 QTL。

1. 3　DNA的提取及 SSR标记检测

采用 Paterson 等［17］改良的 CTAB 法提取基因

组 总 DNA。 从 玉 米 基 因 组 数 据 库（www.
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maizegdb. org）中，随机选择 826 对 SSR 引物，并由

北京鼎国昌盛生物技术有限责任公司合成。获取

各 F2 单株的标记基因型，用 Joinmap 3. 0 软件构建

遗传连锁图谱［18］。

1. 4　性状调查

将各 F2：3家系种子 30 粒放入装有石英砂的发芽

盒中进行发芽，待其生长到两叶一心时，每家系随

机选取 10 株幼苗，测量其苗高、苗重、根长、根重和

整株鲜重。再将玉米幼苗分为试验组和对照组，并

移 栽 到 水 培 箱 中 。 试 验 组 溶 液 的 Al3+ 浓 度 为

0. 20 mmol/L，对照组溶液为 H2O，培养 24 h 后，将

幼苗移出再测量 1 次表型数据。依据汤华等［3］的方

法计算所有性状的平均值，然后以对照组数据为参

照，计算出各耐铝性状系数。

性状系数 = 试验组性状变化平均值

对照组性状变化平均值
× 100%

1. 5　QTL检测

连锁遗传图谱数据结合各 F2：3家系的性状系数

数据，用 WinQTLCart 2. 5 软件进行 QTL 定位［19］。

QTL 命名参照 McCouch［20］的命名方法，按照“q+
性状+染色体号+数字”对 QTL 进行命名，性状以

英文缩写表示如：根长系数 QTL 表示为  “qRLC”，

根重系数 QTL 表示为“qRWC”。同一染色体上多

个不同位点的 QTLs以数字表示。

2　结果与分析

2. 1　甜玉米耐铝性状的正态分布检验

由 表 1 可 知 ，‘ T49’苗 高 系 数 平 均 值 为

86. 36，‘ T56’苗 高 系 数 平 均 值 为 64. 30；‘ T49’

苗重系数平均值为 88. 72，‘ T56’苗重系数平均

值 为 69. 10；‘ T49’根 长 系 数 平 均 值 为 79. 44，

‘ T56’根 长 系 数 平 均 值 为 66. 80；‘ T49’根 重 系

数 平 均 值 为 80. 23，‘ T56’根 重 系 数 平 均 值 为

64. 70；‘ T49’整 株 鲜 重 系 数 平 均 值 为 79. 68，

‘ T56’整 株 鲜 重 系 数 平 均 值 为 66. 80。 两 亲 本

在 5 个耐铝性状上均存在显著差异。

由表 2 可知，F2：3家系的 5 个苗期耐铝性状峰度、

偏度的绝对值绝大部分<1，基本上符合正态分布。

F2：3家系的 5 个苗期性状系数数据均有较大的变幅，

变异系数较大，且均有显著的峰值（图 1），推测存在

耐铝性状的主效基因，可用于后续的 QTL分析。

2. 2　遗传连锁图谱的构建

χ2 测验结果显示，共 187 对多态性良好的 SSR
引物满足 1∶2∶1 和 3∶1 的分离比例，利用这 187 对

SSR 引物进行连锁图谱的构建，其中有 153 对 SSR

引物连锁到连锁群上（图 2）。F2群体遗传连锁图谱

总长度为 1 199. 10 cM，平均间距为 7. 83 cM，连锁

群的间距范围在 6. 05~11. 61 cM，见表 3。
2. 3　甜玉米耐铝性状的 QTL定位

由表 4 可知，共检测到的 17 个耐铝相关性状

QTL，分别是 3 个苗高系数（PHC）相关的 QTL、

4 个苗重系数（SWC）相关的 QTL、4 个根长系数

（RLC）相关的 QTL、3 个根重系数（RWC）相关的

QTL 以及 3 个整株鲜重系数（FWC）相关的 QTL。

表 1　亲本苗期表型性状统计

Table 1　Phenotypic characters statistics of parents at seedling stage

性状

Traits

苗高系数

Coefficient of seedling height
苗重系数

Coefficient of seedling weight
根长系数

Root length coefficient
根重系数

Coefficient of root weight
整株鲜重系数

Whole plant fresh weight coefficient

T49
平均值

Mean value

86. 36

88. 72

79. 44

80. 23

79. 68

标准差

SD

4. 26

3. 76

2. 48

3. 08

2. 42

T56
平均值

Mean value

64. 30

69. 10

66. 80

64. 70

66. 80

标准差

SD

4. 03

3. 39

2. 21

2. 77

2. 19
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由图 3 可知，检测到的 3 个苗高系数（PHC）

QTL 中，qPHC-chr2-1 位于第 2 染色体上，位置在

nc003—umc1080（bin 2. 07），该 QTL 的 LOD 为 4. 9
（图 3），可解释 9. 8% 的表型变异。qPHC-chr3-1 位

于 第 3 染 色 体 上 ，位 置 在 bnlg2241—bnlg197（bin 
3. 06），LOD 为 3. 9，可 解 释 1. 2% 的 表 型 变 异 。

qPHC-chr9-1 位 于 第 9 染 色 体 上 ，该 QTL 位 于

phi065—umc1271（bin 在 9. 03~9. 04），LOD 为 8. 7，
贡献率为 18. 9%（图 3）。

在 检 测 的 苗 重 系 数（SWC）QTL 中 ，qSWC-
chr1-1 位于第 1 染色体上的 umc2112—umc1335（bin
在 1. 04~1. 06），LOD 为 4. 4（ 图 3），贡 献 率 为

8. 9%。 qSWC-chr1-2 位 于 第 1 染 色 体 上 的

umc1122—umc1147（bin 在 1. 06~1. 07），LOD 为

4. 7（图 3），可解释 7. 9% 的表型变异。qSWC-chr9-
1 位 于 第 9 染 色 体 上 的 phi065—umc1271（bin 在

9. 03~9. 04），LOD 为 11. 3（ 图 3），贡 献 率 为

25. 3%。 qSWC-chr9-2 位 于 第 9 染 色 体 上 的

umc1691—phi032（bin 在  9. 04~9. 05），LOD 为 6. 3
（图 3），可解释 13. 7% 的表型变异。

在对根长系数（RLC）QTL 进行检测时，发现在

第 3 染色体和第 9 染色体上各有 1 个 QTL，分别是

qRLC-chr3-1 和 qRLC-chr9-1。这 2 个 QTL 分别位

于 dupssr23—bnlg2241 （bin 3. 06）和 phi065—

图 1　甜玉米 F2：3苗高（a）、苗重（b）、根长（c）、根重（d）和整株鲜重（e）苗期耐铝性状系数频率分布

Fig. 1　Frequency distribution of aluminum tolerance coefficient of sweet maize F2：3 seedling height （a）， seedling weight （b）， 
root length （c）， root weight （d） and whole plant fresh weight （e）
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umc1271（bin 在 9. 03~9. 04）。LOD 分别为 7. 6 和

11. 8（图 3），分别可解释 13. 6% 和 23. 5% 的表型变

异。在第 10 染色体上有 2 个 QTL，qRLC-chr10-1

位于 mmc0501—umc1785（bin 10. 03），LOD 为 2. 6
（图 3），贡献率为 5. 6%。 qRLC-chr10-2 的位置在

bnlg1250—umc2122（bin 在 10. 05~10. 07），LOD 为

图 2　SSR遗传连锁图谱

Fig. 2　SSR genetic linkage map

表 2　F2：3家系苗期表型性状统计

Table 2　Statistics of phenotypic traits at the seedling stage of F2：3 families

性状

Trait
苗高系数

Coefficient of seedling height
苗重系数

Coefficient of seedling weight
根长系数

Root length coefficient
根重系数

Coefficient of root weight
整株鲜重系数

Whole plant fresh weight coefficient

极小值

Min

58. 70

59. 60

55. 10

61. 70

59. 80

极大值

Max

96. 80

96. 10

97. 80

92. 10

95. 50

平均值

Mean value

74. 63

83. 86

76. 52

75. 99

76. 43

峰度

Kurtosis

0. 31

2. 64

−0. 10

−0. 36

−0. 47

偏度

Skewness

0. 05

−1. 22

−0. 39

−0. 22

−0. 06

变异系数/%
CV

8. 84

7. 23

10. 56

8. 37

10. 31
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3. 6（图 3），可解释 6. 1% 的表型变异。

在检测的根重系数（RWC）QTL 中，qRWC-
chr5-1 和 qRWC-chr5-2 均位于第 5 染色体，分别位

于 umc2063—bnlg150 和 bnlg150—phi331888
（bin 5. 05）。这 2 个 QTL 的 LOD 分别是 6. 9 和 7. 4
（图 3），分别可解释 13. 1% 和 14. 1% 的表型变异。

第 9 染色体上检测到的 qRWC-chr9-1 位于 phi065
—umc1271，bin 为 9. 03~9. 04，LOD 为 11. 5（图 3），
贡献率达到 23. 7%。

在对整株鲜重系数（FWC）QTL 进行检测时，

在第 6 染色体上检测出 2 个 QTL，qFWC-chr6-1 位

于 umc1753—umc1133（bin 6. 01~6. 03），LOD 为

3. 1（图 3），可解释 6. 4% 的表型变异。qFWC-chr6-
2 位 于 bnlg2097—bnlg391（bin 6. 03），LOD 为 4. 5
（图 3），贡献率为 8. 3%。在第 9 染色体上有 1 个

QTL，位于 phi065—umc1271（bin 在 9. 03~9. 04），

LOD 为 8. 3（图 3），贡献率为 18. 7%。

qPHC-chr9-1、qSWC-chr9-1、qRLC-chr9-1、
qRWC-chr9-1、qFWC-chr9-1 都 位 于 第 9 染 色 体

上 ，且 均 位 于 phi065—umc1271（bin 在 9. 03~
9. 04），贡 献 率 分 别 为 18. 9%、25. 3%、23. 5%、

23. 7%、18. 7%（图 2 和图 3）。在这个标记范围内，

可能存在相同的主效基因或基因簇。对照玉米基

因组数据库的数据可知，phi065—umc1271 共有 186
个基因存在（www. maizegdb. org）。将这 186 个基

因进行 GO 和 KEGG 注释，初步预测出 2 个与非生

物逆境胁迫的耐受性相关的候选基因 ，分别是

Zm00001d045472 和 Zm00001d046391。

3　讨　论

通常情况下，要在已有的遗传连锁图谱基础上

进行 QTL 定位 ，标记平均间距要求在 10 cM 以

内［3］。方宣钧等［21］研究认为减小图谱标记距离间隔

的有效途径是将分子标记之间存在的互补性特征

应用于遗传图谱构建。郑加兴等［22］利用自交系

‘B73×S313’的 F2 群体，构建了包含 174 个 SSR 标

记的遗传连锁图谱，总长度 1 180. 88 cM，标记平均

间距 6. 78 cM。王成等［23］以‘辽 2386’×‘辽 6082’
为材料，由 158 个共显性 SSR 标记构建分子标记连

锁图，总长度 765. 4 cM，平均间距 6. 90 cM。本试

验所用的 7. 83 cM 标记平均间距适用于 QTL 定位

研究。

本研究对甜玉米苗期的苗高系数、苗重系数、

根长系数、根重系数和整株鲜重系数进行了测量和

计算，并对这 5 个性状进行 QTL 定位，共检测到

17 个 QTL。其中 1 号染色体上检测到 2 个 QTL，分

别是 qSWC-chr1-1、qSWC-chr1-2，3 号染色体上检

测到 2 个 QTL，分别是 qPHC-chr3-1、qRLC-chr3-
1，5 号染色体上检测到 2 个 QTL，分别是 qRWC-
chr5-1、qRWC-chr5-2，这些研究结果与王阳等［24］的

表 3　F2群体遗传图谱中连锁群、标记分布和遗传距离

Table 3　Linkage groups， Marker Distribution and genetic distance in genetic Map of F2 population

连锁群

Linkage group

Lg 1
Lg 2
Lg 3
Lg 4
Lg 5
Lg 6
Lg 7
Lg 8
Lg 9
Lg 10
总计

Total

对应染色体

Corresponding 
chromosome

1
2
3
4
5
6
7
8
9

10

最大（最小）间距/
cM

Max （Min） spacing
13. 30（1. 70）
14. 00（2. 60）
21. 10（2. 40）
20. 40（2. 50）
15. 10（4. 20）
26. 80（2. 20）
21. 10（2. 40）
26. 80（2. 10）
21. 20（1. 80）
20. 40（2. 20）

平均间距/cM
Average spacing

6. 05
8. 40

11. 61
7. 76

10. 94
7. 55

11. 61
7. 19
8. 22
7. 76

7. 83

长度/cM
Length

115. 00
117. 60
139. 40
116. 50

98. 50
120. 80
139. 40
136. 70

98. 70
116. 50

1 199. 10

标记数

Label number

20
15
13
16
10
17
13
20
13
16

153
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表 4　复合区间作图检测到的 F2群体耐铝相关性状 QTL
Table 4　QTL for aluminum tolerance related traits detected by composite interval mapping in F2 population

性状

Trait

苗高系数

Coefficient of seedling 
height

苗重系数

Coefficient of seedling 
weight

根长系数

Root length coefficient

根重系数

Coefficient of root 
weight

整株鲜重系数

Whole plant fresh 
weight coefficient

QTL

qPHC-chr2-1

qPHC-chr3-1

qPHC-chr9-1

qSWC-chr1-1

qSWC-chr1-2

qSWC-chr9-1

qSWC-chr9-2

qRLC-chr3-1

qRLC-chr9-1

qRLC-chr10-1

qRLC-chr10-2

qRWC-chr5-1

qRWC-chr5-2

qRWC-chr9-1

qFWC-chr6-1

qFWC-chr6-2

qFWC-chr9-1

位置

（Mb）
Location

56. 08

115. 00

24. 40

52. 62

60. 35

26. 40

45. 93

109. 00

28. 40

39. 10

107. 70

41. 03

48. 91

26. 40

36. 85

48. 54

26. 40

标记区间

Marker 
interval

nc003—
umc1080

bnlg2241—
bnlg197

phi065—
umc1271

umc2112—
umc1335

umc1122—
umc1147

phi065—
umc1271

umc1691—
phi032

dupssr23—
bnlg2241

phi065—
umc1271

mmc0501—
umc1785

bnlg1250—
umc2122

umc2063—
bnlg150

bnlg150—
phi331888

phi065—
umc1271

umc1753—
umc1133

bnlg2097—
bnlg391

phi065—
umc1271

加性效

应

Additive 
effect

−2. 15

−2. 26

−3. 93

−2. 97

−2. 41

−4. 16

−3. 21

−4. 20

−5. 57

3. 59

−0. 28

−3. 20

−3. 32

−4. 49

−2. 83

−3. 27

−5. 02

显性效应

Dominant 
effect

2. 02

1. 45

0. 31

0. 75

−0. 01

2. 04

0. 16

0. 19

−0. 31

5. 34

4. 80

−1. 14

−1. 15

−0. 50

−0. 97

−0. 82

−0. 60

LOD

4. 9

3. 9

8. 7

4. 4

4. 7

11. 3

6. 3

7. 6

11. 8

2. 6

3. 6

6. 9

7. 4

11. 5

3. 1

4. 5

8. 3

贡献率/%
Contribution 

rate

9. 8

1. 2

18. 9

8. 9

7. 9

25. 3

13. 7

13. 6

23. 5

5. 6

6. 1

13. 1

14. 1

23. 7

6. 4

8. 3

18. 7

Bin

2. 07

3. 06

9. 03~9. 04

1. 04~1. 06

1. 06~1. 07

9. 03~9. 04

9. 04~9. 05

3. 06

9. 03~9. 04

10. 03

10. 05~10. 07

5. 05

5. 05

9. 03~9. 04

6. 01~6. 03

6. 03

9. 03~9. 04
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LOD 的阈值设为 2. 5，即 LOD≥2. 5 则认定  该性状区间对应的最高点峰值为 1 个 QTL。

The threshold of LOD is set to 2. 5， that is LOD ≥2. 5， the highest peak corresponding to the trait interval is determined to be a QTL.
图 3　耐铝相关性状 QTL定位

Fig. 3　QTL mapping of aluminum-resistant related traits
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研究存在差异，未能表现出一致性，可能是因为选

用的群体不同所致［2］。

王阳等［24］利用‘Lo1067×Yi72’的 F2：3家系进行

产量性状的 QTL 分析发现，在干旱胁迫和正常条件

下，均有 1 个穗粒重 QTL 位于 2 号染色体上，位于

umc1080—umc1658，与本研究在第 2 号染色体上检

测到的 qPHC-chr2-1（nc003—umc1080）具有相似

性。田国伟［25］利用‘农大 108’及其 F2：3和 F2：4家系研

究在施氮和缺氮条件下玉米籽粒品质和秸秆品质的

不同，并对相关性状进行了 QTL 分析，结果显示，在

缺氮条件下，郑州和新郑 2 个试点的酸性洗涤纤维

（ADF）性状在 6 号染色体上均检测到 1 个 QTL，且

标记区间在 umc2309—umc1887，与本研究在第 6 号

染色体上检测到的 QTL 相似。在郑州试点的施氮

条件下，ADF 在 9号染色体上检测到 1个 QTL，贡献

率为 8. 8%，且位于 phi065—umc1271，与本试验在 9
号染色体上检测到的 QTL 相似。殷鹏程等［26］利用

重组自交系 W1 和 W2 进行玉米株高的 QTL 定位研

究，在 9 号染色体上定位到 2 个 QTL，分别是 qPH9-
1 和 qPH9-2 位 于 phi065—umc1271，LOD 分 别 为

3. 98 和 4. 57，贡献率分别为 6. 53% 和 5. 18%，与本

试验检测到的 QTL 相似。刘宗华等［27］利用杂交种

‘农大 108’的 F2：3 家系分析不同施氮水平下玉米穗

部性状的 QTL，结果显示在施氮条件下检测到 1 个

行粒数 QTL，贡献率为 9. 3%，标记区间为 phi065—
umc1271，与本研究在 9 号染色体上检测到的 QTL
有较高的相似性，具有一定的参考价值。由于甜玉

米苗期的耐铝性遗传机制受到群体来源、大小、标记

类型和环境因素等影响，不同研究材料的定位结果

差异较大。因此，后续应进一步利用不同材料开展

苗期耐铝性状研究并验证候选基因功能。

4　结　论

以甜玉米自交系‘T49×T56’的 F2为作图群体，

结合 F2：3家系性状数据，利用复合区间作图法检测到

5个耐铝相关性状均在 9号染色体上有 1个 QTL，这 5
个 QTL 均在 phi065—umc1271。初步预测该区间范

围内存在 2 个与非生物逆境胁迫的耐受性相关的候

选基因 Zm00001d045472和 Zm00001d046391。
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部级及市厅级项目 10 余项。在 BMC Plant Biology、Science in China、《中国农业大学学报》《西北农

林科技大学学报》等期刊发表论文 30 余篇。国内专利 3 件，玉米审定品种 5 个，获广东省农业技术推

广奖二、三等奖各 1 项。
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