
开展数量性状位点 (Quantitative trait locus,
QTL)定位研究首先要建立一个分离群体，分离群

体包括多种类型，目前在玉米中最常用的是 F2 群

体和回交群体，这种群体由于不能持续提供用于

图谱构建的 DNA 和表型性状调查的植株，因而不

能连续使用[1]。而重组自交系(Recombinant inbred
line, RIL) 群体，因为群体中每个个体都是纯合

的，所以是一个可永久性使用的群体 [2]。目前, 国
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内外利用 RIL 群体进行图谱构建或 QTL 作图研

究的作物主要集中在水稻、大豆、小麦等少数作

物 [3- 5]，而在玉米中利用 RIL 群体进行图谱构建和

QTL 作图研究较少 [6- 8]。
玉米株型性状的选择是玉米育种目标的重要组

成部分，其中株高和穗位高是影响玉米产量的两个

重要性状。关于这两个性状遗传规律的研究，由于选

用试材和研究环境等因素不同，结果不尽一致[9]。因

此，本研究在由优良亲本自交系 Mo17 和黄早 4
构建的 F9 代 RIL 群体的基础上，对亲本及群体的

株高和穗位高性状作了调查研究，目的是为玉米

株型主要性状的 QTL 定位分析和分子标记辅助
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摘 要：本研究调查了玉米自交系 Mo17、黄早 4 及由这两个材料构建的 F9 代重组自交系(Recombinant
inbred line，RIL)群体的株高和穗位高两个株型性状，对这两个性状在群体中的表现用 SPSS11.5 软件作了描

述性统计和相关分析，并构建了频数分布图。结果显示这两个性状在亲本间表现出显著差异；在群体中呈现连

续变异，与正态分布曲线拟合较好。该结果为控制这两个性状的数量性状位点(Quantitative trait locus, QTL)
的作图研究提供了田间表型数据。
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Abstract: Plant height and ear height of maize (Zea mays L.) inbred lines‘Mo17’,‘Huangzao 4’

and the F9 recombinant inbred line (RIL) population derived from the cross between ‘Mo17’and
‘Huangzao 4’were investigated in this study. According to the data of the RIL population, descriptive
statistics, correlation analysis and frequency distribution graphs for the two plant type characters were
performed with SPSS11.5 software. The results showed that the two traits were significantly different
between the two parental lines, and continuous variations were found in the RIL population. The results
provided the phenotypic data in QTL mapping controlling the two plant type characters.
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表 1 RIL 群体株高和穗位高的描述性统计

性状 平均值(m) 标准差(m) 偏度 峰度 最小值(m) 最大值(m) 变异系数(%)
株高 1.940 0.226 0.315 0.607 1.387 2.758 11.650

穗位高 0.712 0.152 0.526 0.559 0.395 1.253 21.348

育种提供依据。

1 材料与方法

1.1 供试材料

玉米自交系 Mo17、黄早 4 和利用这两个亲本

材料构建的包含 221 份 F9 代 RIL 的分离群体。
1.2 试验方法

于 2006 年春在山西忻州按随机区组设计田

间播种 Mo17、黄早 4 和 221 份 RILs，每份材料设

置 6 次重复，单行区，行长 6 m，行距 0.6 m，株距

0.3 m，单株种植，每行 20 株。在散粉吐丝期调查

每一行中间 10 个玉米植株的株高和穗位高。每份

材料共调查 60 株，求其平均值。利用 SPSS11.5 软

件(www.SPSS.com)对该 RIL 群体的株高和穗位高

两个性状作描述性统计和相关分析，统计参数包

括：平均值、标准差、偏度、峰度、最小值、最大值

及变异系数，并绘制频数分布图。相关分析时计算

Pearson 相关系数，用 T 测验中的两尾法确定两个

性状间的相关性。

2 结果与分析

2.1 株型性状的描述性统计和相关分析

田间对亲本株高测定结果显示，两个亲本的

株高和穗位高均存在较大差异，Mo17 平均株高达

到 2.126 m，而黄早 4 仅为 1.788 m；Mo17 平株穗

位高为 0.859 m，而黄早 4 为 0.692 m。在群体中，

这两个性状在不同 RIL 间的变幅较大，株高为

1.371 m，穗位高为 0.858 m，对这两个性状的描述

性统计结果如表 1 所示。
根据群体中各个 RIL 的平均值，对株高和穗

位高两个性状作相关分析，结果显示两个性状间

的相关系数值达到 0.74，呈极显著正相关 (0.01
的显著水平)。说明该群体中，植株越高的 RIL，其

穗位也越高。
2.2 RIL 群体株型性状的频数分布

基于 RIL 群体中各个 RIL 的株高和穗位高

两个性状的平均观测值，利用 SPSS 11.5 软件绘

制频数分布图，结果如图 1 和图 2 所示(横坐标为

调查性状的平均值，纵坐标为 RIL 数)。由这两个

图可见，两个性状在群体中的测定值基本符合正

态分布，暗示这两个性状可能为多基因控制的数

量性状。

3 结 论

(1)两个亲本在株高和穗位高两个性状方面表

现出较大差异；

(2)该 RIL 群体中株高和穗位高两个性状表

现为极显著正相关；

(3)该 RIL 群体中不同 RIL 在株高和穗位高

两个方面呈现连续变异，与正态分布曲线拟合较

好；

(4)该测定结果可用于株高和穗位高两个性状

的 QTL 作图分析。
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郑单 958 品种的密度和施肥量之间的交互作

用非常明显，在低密度条件下，施肥量 4、3、2 处

理之间无显著差异，而在高密度条件下，4、3 处理

无差异，但显著好于 2、1、0 处理。这说明在高密

度条件下，随着密度的增加对施肥量有更高的要

求。
从今年试验分析，郑单 958 品种最佳密度为

6 万株 /hm2，最高产量的施肥量为处理 5，处理 4
和 3 次之。但从经济效益考虑，以施肥量 1 为最经

济施肥量，2、3、4 次之。由于今年试验地点的气候

条件比较特殊，从春到秋一直干旱，严重的干旱可

能会影响到肥料效果的发挥，从而影响到试验效

果的准确性。
综合各方面考虑，应以施肥量 3、4 为最佳施

肥量，即公顷施肥量纯 N 200～275 kg、P 100～
137.5 kg、K 80～110 kg。
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品种，在不同生态区大都表现出较高的容重。这表

明品种间的容重差异是遗传特性所决定的，可见

要提高玉米容重正确选择品种的重要性。

3 小 结

3.1 吉林玉米品种容重的总趋势，熟期早的品种

容重相对高，熟期越晚的品种容重越低。
总体看玉米容重公主岭 > 白城 > 双阳。早熟

组、中熟组在白城生态区容重最高；中晚熟组、晚

熟组(含耐密组、高油组) 在公主岭所处生态区容

重最高。同一生态区内、同一组品种中容重有很大

差异(少的差幅 30 g/L～50 g/L，大的差幅 140 g/L
以上)，这就为选择高容重玉米品种提供了必要和

可能。
3.2 为提高玉米容重，生态区间品种的合理布局

非常重要。
参加试验的 140 个玉米品种，在公主岭容重

一级以上的高容重品种占 64%，白城市 51%，双

阳区 44%，而容重三级以下品种分别占 3.4%、

14%和 23.8%。中晚熟组容重一级以上的品种，公

主岭为 81%、白城市 67%、双阳区 60%；晚熟组容

重一级以上分别占 35%、14%和 7%。可见绝大多

数晚熟品种不适宜在白城市、双阳区的生态条件

下种植。
3.3 容重显著高于对照的高容重玉米品种，除早

熟组外，各组均有一定数量的品种供生产中选择

应用，可见吉林省生产中选择高容重的玉米品种，

可供选择的品种资源是丰富的。
3.4 品种间容重的遗传差异，是选择高容重玉米

品种的理论依据 [3]。本研究只是粗略的对吉林省

玉米子粒容重进行了浅析，关于子粒容重遗传的

分析较少，有待进一步研究和探讨。
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