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摘 要：倒伏不仅严重影响玉米产量及品质，而且还影响机械化收获，是当前玉米生产中亟待解决的主要问题之一。近

年来，利用分子标记技术揭示了大量与玉米倒伏相关 QTL的基本特征及遗传基础，为分子标记辅助育种奠定基础，为玉

米抗倒伏的遗传改良提供了新策略。本文综述了玉米倒伏相关影响因素及 QTL定位研究进展，并对玉米倒伏相关 QTL
研究的趋势进行了展望。
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Abstract：Lodging has seriously influenced not only yield and quality but also the mechanical harvesting of maize.
Therefore, it is one of the main problems to be urgently solved in maize production. In recent years, molecular mark⁃
ers has revealed a lot of basic characteristics and genetic basis of maize lodging QTL, which established foundation
for molecular marker-assisted breeding and provided a new strategy for genetic improvement of maize lodging. In
this article，the advances in maize lodging including influencing factors and QTL mapping were reviewed, and the
trends of QTL studies of maize lodging in the future prospected.
Key words：Maize; QTLs; Lodging

倒伏不仅严重影响玉米产量及品质，而且还

影响机械化收获。据统计，每年因倒伏而造成的

世界玉米产量损失在 5%～20%。生产者在长期

的玉米生产实践中逐步认识到种植抗倒伏品种是

防御倒伏、保障玉米高产稳产的有效途径。玉米

抗倒伏性属于数量性状，由多基因控制，其遗传

基础比较复杂。传统的抗倒伏性遗传改良方法，

需要特殊的气候条件，且费时费力。随着分子标

记技术的应用，可以对玉米抗倒伏相关性状进行

遗传剖析，为分子标记辅助育种奠定基础。本文

主要就玉米倒伏相关影响因素及其 QTLs研究现

状作综述，并对玉米倒伏相关 QTLs 研究的趋
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势进行展望。

1 影响玉米倒伏因素

1.1 气候条件

造成玉米倒伏外力主要是风、雨等气候因素，

其中“风”对玉米倒伏影响最大。刘武仁等 [1]在自

然风灾后对玉米品种郑单 958与先玉 335的根系

干重、产量及产量构成因素调查发现，两个品种

在 3个试验点的倒伏造成平均减产 10%左右，而

郑单 958的抗倒伏能力明显优于先玉 335，郑单

958发达的根系被认为是其抗倒伏的主要原因。

1.2 水肥条件

施肥不合理会造成玉米倒伏，施肥过多或过

少都会造成植株生长不正常，导致茎秆抗倒伏能

力下降。孙世贤等 [2]研究认为氮磷钾肥均对玉米

倒伏有影响，单施氮肥会加重倒伏，配合施用磷

肥并不能降低倒伏率，而配施钾肥会降低倒伏

率。并建议增加有机肥和钾肥，平衡氮、磷、钾比
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例，是降低玉米倒伏率的有效途径。

1.3 种植密度

适当增加种植密度是提高玉米产量的重要途

径之一。丰光等 [3]研究认为，随密度的增加，穗

长、行粒数、茎粗和出子率等呈下降趋势，而株高

和穗位高呈上升趋势，茎秆变细使倒伏率增加。

勾玲等 [4]通过 3个抗倒性不同的玉米品种（京科

519、登海 3719和农大 1008）设置 5个种植密度研

究发现，随着群体密度的增加，茎秆的压碎强度

和外皮穿刺强度以及节间直径、干重、干物质百

分比、单位茎长干物质重显著降低，而节间长度

有所增加。

1.4 茎秆性状

玉米茎秆性状对倒伏的影响主要通过茎秆解

剖特征、茎秆质量性状及茎秆化学成分等具体表

现。在茎秆解剖特征方面，Berzonsky等 [5]研究认

为，玉米茎秆质量随玉米硬皮组织厚度、薄壁细

胞、维管束鞘厚度的增大而增加。Zuber等 [6]对玉

米进行茎秆强度的轮回选择试验研究发现，玉米

抗倒性随硬皮组织增厚、木质化薄壁细胞加厚、

维管束鞘厚度增加和硬皮细胞腔加厚而增强。在

茎秆质量性状方面，Zuber等 [7]对两个玉米综合群

体进行茎秆压碎强度轮回选择的研究结果表明，

压碎强度与玉米的抗倒伏能力呈显著的正相关，

能有效地评价茎秆的抗倒伏能力。丰光等 [8]研究

玉米不同生育期茎秆穿刺力和拉力与玉米倒伏性

关系得出：地上部第 3茎节穿刺力能较好地反映

茎秆穿刺力与倒伏的关系，45°夹角测量角度能较

好反映拉力和倒伏的关系，茎秆穿刺力和拉力与

玉米抗倒性呈极显著正相关。茎秆穿刺力和拉力

可以作为测量玉米倒伏的指标。在茎秆化学成分

方面，Appenzeller等 [9]研究认为，玉米茎秆单位长

度的纤维素含量是茎秆强度的主要决定因素，提

高细胞壁中纤维素的含量可能会提高茎秆机械强

度及收获指数。Djordjevic等 [10]将来源于玉米群体

ZPS14的 S1后代进行茎秆含水量与倒伏率及产量

关系研究表明，茎秆含水量与倒伏率及产量呈显

著负相关。

1.5 病虫害

玉米病虫害也是引起倒伏的重要因素。石洁

等 [11]研究黄淮海地区夏玉米病虫害发生趋势发

现，近几年受灾害性气候影响，玉米小斑病、细菌

性茎腐病、亚洲玉米螟、纹枯病等危害逐年增加，

这些病害致使玉米茎秆脆弱，促使玉米植株倒

伏。王亮等 [12]通过 4个玉米品种在 3种密度条件

下对病虫害与倒伏的相关性研究发现，茎腐病、

玉米螟虫发病率与植株倒伏率呈极显著正相关。

1.6 其他相关性状

除了上述影响倒伏的主要因素之外，玉米株

高、穗位高、基部节间长、茎粗、根系等形态性状

也对倒伏产生影响。Albrecht等 [13]利用 BSISR群
体经三次轮回选择对茎秆性状研究表明，玉米的

株高、穗位高、近地面节间长、茎粗等都对茎秆的

抗倒伏能力产生影响，随着节间延长植株增高而

下降，茎粗对植株的抗倒伏能力影响最大，基部

节间短而粗则抗倒能力较强。Pellerin等 [14]研究发

现，植株倒伏位置在较高节间的不定根上较多，

因此较高节间根的出现早晚及根的机械特性在玉

米倒伏研究中占重要地位。王亮等 [12]通过农艺性

状与抗倒伏关系研究结果表明，植株倒伏率与株

高、穗位高、节间长度呈极显著正相关，而与茎

粗、气生根层数呈极显著负相关。

2 玉米倒伏相关 QTL 定位的研究

2.1 利用自然条件对玉米倒伏相关QTL定位研究

Farkhari等 [15]利用抗倒性不同的 6份玉米自交

系分别构建了四个 F2分离遗传群体，并通过抗感

池结合高通量测序技术，在自然条件下共检测到

9个与根倒伏相关 QTL。分别位于第 2、4、5、7、8
和 10染色体。

2.2 玉米营养元素相关QTL定位研究

Li等 [16]利用一套重组自交系群体研究了玉米

氮效率与根系的关系，在 4种环境条件下共检测

到 331个相关 QTL，其中 184个为氮效率，147个与

根系相关，并发现 70%氮效率相关 QTL与根系

QTL分享同一染色体区域。Gu等 [17]利用重组自交

系群体对玉米矿质元素（包括铜、铁、锰、锌、镁、

钾及磷）的含量进行 QTL分析。在两年两点的 4
种环境条件下共发现 65个相关 QTL，并检测到 8
个至少在两种环境下表现钝感的位点。

2.3 玉米种植密度相关QTL定位研究

Zhu等 [18]利用 NX110×NX531的 DH群体在不

同种植密度条件下对 6个玉米倒伏相关性状进行

QTL分析。在两种种植密度条件下共检测到 27
个与倒伏相关 QTL，其中株高 2个、穗位高 6个、节

间数 2个、平均节间长度 7个、茎粗 2个及穗位高

系数 8个，这些位点分别定位于第 1、3、5、6、8、9
和 10染色体。Ku等 [19]利用 4个遗传群体在两种

不同种植密度条件下对玉米株高、穗位高及穗位

高系数进行 QTL定位，共检测到 16个 QTL，其中
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在高密条件下检测到 9个，在低密度下检测到 7
个。

2.4 玉米茎秆相关QTL定位研究

Flint-Garcia等 [20]对 4个 F2:3群体进行茎秆穿刺

强度 QTL的研究，在六种不同环境条件下共检测

到与茎秆穿刺强度相关 QTL 36个，并发现部分

QTL区域中有木质素的合成和类苯基丙烷途径相

关的基因。Peiffer等 [21]通过包含 4 692个重组自交

系的巢式关联群体，在三种环境条件下对茎秆穿

刺强度进行全基因组关联分析。共检测到 141个
与茎秆穿刺强度相关 QTL，遍布整个玉米基因组，

除第 6染色体外。Li等利用 H127R/Chang7-2与
B73/By804两套玉米重组自交系对茎秆穿刺强度

进行 QTL分析，共检测到与茎秆穿刺强度相关

QTL 7个，这些 QTL解释的表型变异介于 4.4%～
18.9%。Hu等 [22]利用 B73×Ce03005组配的 216个
重组自交系对茎秆弯曲强度相关性状进行 QTL分
析。在四种环境条件下共检测到 7个与茎秆弯曲

强度相关 QTL，这些 QTL 解释的表型变异介于

17.2%～26.1%。Krakowsky等 [23]通过 B73×De811构
建的 191个玉米重组自交系对茎秆中木质素、酸

性洗涤纤维和中性洗涤纤维进行 QTL定位，共检

测到 86个 QTL，其中木质素相关 24个，酸性洗涤

纤维相关 31个和中性洗涤纤维相关 31个。与前

人研究结果相比，3个性状中共有 10个 QTL分享

了同一染色体区域。

2.5 玉米病虫害相关QTL定位研究

Cardinal等 [24]利用 B73×B52构建的 RILs群体

对茎秆中欧洲玉米螟及细胞壁相关性状进行 QTL
定位，共检测到 64个 QTL，其中与欧洲玉米螟相

关 QTL13个，且这些位点中有 10个与细胞壁相关

QTL染色体区域重叠。Yang等 [25]利用 1145×Y331
构建的回交群体为材料，对玉米茎腐病相关性状

QTL分析，共检测到两个 QTL，分别定位于第 1和
第 2染色体，并通过分子标记辅助选择结合回交

育种策略，成功地将玉米茎腐病主效位点（qRfg1）
精细定位于 500kb染色体区域内。

2.6 玉米形态性状相关QTL定位研究

截至目前，在所有与玉米倒伏相关形态性状

中，对株高、穗位高相关 QTL的研究报道最多。

仅玉米基因组网站（www.maizegdb.org）就收录 219
个与株高相关 QTL，穗位高 26个，这些位点基本

覆盖玉米全基因组。

Tang等 [26]利用“豫玉 22”构建的 294个玉米重

组自交系为材料，对玉米倒伏相关性状进行 QTL

分析。本研究共发现 27个 QTL，其中节间数 7个，

平均节间长度 6个，这些 QTL解释的表型变异介

于 4.11%～15.96%之间。Ku等 [27]利用 4个遗传群

体对玉米穗上节间长度进行 QTL定位。在三种环

境条件下共检测到 70个 QTL，其中群体 1发现 16
个，群体 2发现 14个，群体 3发现 25个，群体 4发
现 15个，这些位点解释的表型变异介于 5.36%～
26.85%之间。Zhou等 [28]将 Ye478×Qi319的重组自

交系群体进行基因分型测序，获得了总长 1545.65
cM，平均图距为 0.37 cM的分子连锁遗传图谱。

在三种环境下对株型相关性状进行调查，共定位

到 35个QTL，其中节间数相关QTL 7个。

3 展 望

培育抗倒伏能力强的玉米品种是实现玉米高

产稳产所面对的重要课题。长期的玉米生产实践

表明：增施钾肥，耐密，抗病虫，减小穗位高系数

（穗位高/株高）和茎秆长粗比（株高/基部节间

粗），根系发达等均能有效地增强茎秆的抗倒伏

能力。

近年来，随着玉米基因组测序的完成，玉米抗

倒伏相关 QTL定位研究得到了飞速的发展。然

而，QTL研究结果的产出与应用却不成比例。其

原因首先是至今还没有制定出一套科学、有效的

玉米抗倒伏标准评价指标，导致评价的性状过

多，发掘的 QTL数量也随之增多，却与生产实际

相脱离。其次，通过不同材料挖掘的大量抗倒伏

QTL染色体位置重叠性频率不高，钝感 QTL稀少，

即缺少在不同遗传群体内能够稳定表达的主效

QTL，造成抗倒伏相关 QTL难以在生产实践中得

以应用。因此，今后应通过多学科的合作，从生

理学、生态学、力学角度分析，对玉米抗倒性相关

性状进行系统研究，进一步与分子遗传学相结

合，深入解析玉米抗倒伏性状的分子机制，构建

抗倒伏性状的分子调控网络，在此基础上通过分

子标记辅助育种将有利于玉米抗倒伏的不同基因

进行聚合，从而选育出更多高产抗倒伏的优良玉

米品种。
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