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　 　 摘要：　 玉米的蛋白含量与品质直接相关，可通过各种遗传群体对籽粒蛋白进行 ＱＴＬ 分析。 但是由于使用不

同的遗传图谱和分子标记，结果之间无法直接比较分析，数据也无法整合和利用。 为了综合、系统分析玉米籽粒蛋

白的 ＱＴＬ 位点，收集和整理了 ２８９ 个已报道的玉米籽粒蛋白含量 ＱＴＬ 相关信息，采用 ＢｉｏＭｅｒｃａｔｏｒ４􀆰 ２ 软件整合不

同遗传图谱，通过元分析发掘到 ４４ 个 ｍｅｔａ⁃ＱＴＬ（ＭＱＴＬ），研究确定了 １３ 个在不同遗传群体间具有一致性的 ＱＴＬ
位点。 利用生物信息学注释一致性 ＱＴＬ 位点区段相关候选基因的功能，获得了 ８４７ 个候选基因，功能富集化分析

发现 １３ 个候选基因显著富集在 ９ 个生物学过程中。 这些 ｍｅｔａ⁃ＱＴＬ 位点及相关候选基因分析可以为玉米籽粒蛋白

的分子标记辅助育种、精细定位和基因克隆提供有用的信息。
关键词：　 玉米； 籽粒蛋白； 元分析； ｍｅｔａ⁃ＱＴＬ； 候选基因

中图分类号：　 Ｓ５１３􀆰 ０３５􀆰 ３　 　 　 文献标识码：　 Ａ　 　 　 文章编号：　 １０００⁃４４４０（２０１６）０４⁃０７３６⁃１０

Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｅｔａ⁃ＱＴＬ ａｎｄ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｇｅｎｅｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｐｒｏｔｅｉｎ
ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ｉｎ ｍａｉｚｅ ｇｒａｉｎ

ＢＡＯ Ｈｕａ⁃ｂｉｎ１，２，　 ＬＩＡＮＧ Ｓｈｕａｉ⁃ｑｉａｎｇ２，　 ＬＹＵ Ｙｕａｎ⁃ｄａ２，　 ＺＨＡＯ Ｈａｎ２

（１．Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ， Ｎａｎｊｉｎｇ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ， Ｎａｎｊｉｎｇ ２１００９５， Ｃｈｉｎａ； ２．Ｐｒｏｖｉｎｃｉａｌ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ａｇｒｏｂｉｏｌｏｇｙ ／ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ
Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ， Ｊｉａｎｇｓｕ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ， Ｎａｎｊｉｎｇ， ２１００１４， Ｃｈｉｎａ）

　 　 Ａｂｓｔｒａｃｔ：　 Ａｌｔｈｏｕｇｈ ａ ｖａｒｉｅｔｙ ｏｆ ｓｔｕｄｉｅｓ ｈａｓ ｂｅｅｎ ｃｏｎｄｕｃｔｅｄ ｆｏｒ ｄｅｔｅｃｔｉｎｇ ｔｈｅ ｍａｉｚｅ ｇｒａｉｎ ｐｒｏｔｅｉｎ ＱＴＬ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒ⁃
ｅｎｔ ｓｅｇｒｅｇａｔｉｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ， ｔｈｅ ｃｏｎｓｅｎｓｕｓ ｍａｐ ａｎｄ ＱＴＬ ａｒｅ ｓｔｉｌｌ ｕｎａｖａｉｌａｂｌｅ ｗｈｉｃｈ ｈａｍｐｅｒｅｄ ｔｈｅ
ｇｅｎｅｔｉｃａｌｌｙ ｐｉｎｐｏｉｎｔｉｎｇ ｔｈｅ ｌｏｃｉ ｒｅｓｐｏｎｓｉｂｌｅ ｆｏｒ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ．Ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ， ｔｈｅ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ
ｏｆ ２８９ ＱＴＬｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ｉｎ ｍａｉｚｅ ｗｅｒｅ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｐｕｂｌｉｓｈｅｄ ｐａｐｅｒｓ ａｎｄ ｗｅｒｅ ｉｎｔｅｇｒａｔｅｄ ｉｎｔｏ ｔｈｅ
ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｍａｐ ｏｆ ＩＢＭ２ ２００８ Ｎｅｉｇｈｂｏｒｓ ｗｈｉｃｈ ｉｓ ａ ｈｉｇｈ ｄｅｎｓｉｔｙ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍａｐ． Ｗｉｔｈ ｍｅｔａ⁃ａｎａｌｙｓｉｓ ｍｅｔｈｏｄ， ４４ ｍｅｔａ⁃ＱＴＬ
（ＭＱＴＬ）ｗｅｒｅ ｄｅｔｅｃｔｅｄ． Ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ ８４７ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ ｂｒａｃｋｅｔｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ＭＱＴＬ ｗｅｒｅ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ａｎｄ ａｎｎｏｔａｔｅｄ． Ｆｕｎｃｔｉｏｎ ａｎ⁃
ｎｏｔａｔｉｏｎ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｅｎｒｉｃｈｅｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｎ ｎｉｎｅ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ． Ｔｈｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｅｔａ⁃ＱＴＬ
ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ｗｉｌｌ ｂｅ ｂｅｎｅｆｉｃｉａｌ ｆｏｒ ｍａｒｋｅｒ⁃ａｓｓｉｓｔｅｄ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｂｒｅｅｄｉｎｇ， ｆｉｎｅ ｍａｐｐｉｎｇ ａｎｄ ｇｅｎｅ ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｇｒａｉｎ

ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ｉｎ ｍａｉｚｅ．
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ： 　 ｍａｉｚｅ； ｇｒａｉｎ ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｏｎｔｅｎｔ； ｍｅｔａ⁃

ａｎａｌｙｓｉｓ； ｍｅｔａ⁃ＱＴＬ； ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｇｅｎｅ

　 　 玉米既是重要的工业原料和饲料作物，又是重

要的医药和轻工业原料［１］。 随着居民生活水平提

高和膳食结构的改变，对玉米品质的要求逐渐提升。

６３７



玉米籽粒营养品质泛指玉米籽粒中所含的营养成

分，如蛋白质、脂肪、淀粉以及各种维生素、矿质微量

元素的含量及质量［２］。 中国普通玉米的专用型品

种较少，难以满足畜牧业和玉米深加工的需求［３］，
因此加强对其品质研究十分重要。

随着分子标记技术的发展，研究者利用不同数

量和类型的遗传群体与作图方法对玉米籽粒蛋白含

量进 行 了 ＱＴＬ （ Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔ ｌｏｃｕｓ ） 分 析。
Ｇｏｌｄｍａｎ 等［４］利用经过 ７６ 代筛选的高蛋白材料 Ｉｌｌｉ⁃
ｎｏｉｓ ｈｉｇｈ ｐｒｏｔｅｉｎ（ＩＨＰ）与低蛋白材料 Ｉｌｌｉｎｏｉｓ ｌｏｗ ｐｒｏ⁃
ｔｅｉｎ（ＩＬＰ），构建了 １００ 单株的 Ｆ３群体，共定位了 ２２
个蛋白含量和 １９ 个淀粉含量的 ＱＴＬ，其中 １６ 个位

点共同显著影响蛋白和淀粉含量。 Ｄｕｄｌｅｙ 等［５］ 基

于 ＳＩＭ （ Ｓｉｍｐｌｅ ｉｎｔｅｒｖａｌ ｍａｐｐｉｎｇ ） 和 ＳＭＡ （ Ｓｉｎｇｌｅ
ｍａｒｋｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ）对经 ７０ 代选择 ＩＨＰ×ＩＬＰ 的 ５００ 个

Ｆ１ＲＭ７Ｓ２（Ｒａｎｄｏｍ ｍａｔｅｄ ｓｅｖｅｎ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｓｅｌｆｅｄ
ｔｗｉｃｅ），进行籽粒蛋白、油分和淀粉含量 ＱＴＬ，ＳＩＭ 检

测到 ５０ 个蛋白含量 ＱＴＬ，ＳＭＡ 检测到 ３７ 个。 Ｄｏｎｇ
等［６］利用 Ｄａｎ２３２×Ｎ０４ 构建的 ２５８ 份重组自交系群

体结合多区间作图法 （Ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｉｎｔｅｒｖａｌ ｍａｐｐｉｎｇ，
ＭＩＭ）定位了籽粒蛋白、淀粉和油分 ＱＴＬ，在第 ２、３、
４、５ 和 ６ 号染色体共检测到 １３ 个蛋白含量 ＱＴＬ。
但是，不同遗传定位研究所采用的群体大小、类型、
作图方法、标记数目和试验环境不尽相同，各研究结

果存在较大的差异。
为了使上述大量 ＱＴＬ 结果能高效地应用到玉

米育种实践中，需要对其进行归纳与整合，筛选出效

应高、置信区间小的 ＱＴＬ。 生物信息学和比较基因

组学的理论和方法在作物性状基因比较定位上已成

功应用，加上高密度的玉米 ＩＢＭ 遗传图谱的构建，
这些都为不同 ＱＴＬ 整合和“一致性”图谱构建奠定

了基础。 栗文娟等［７］收集 ３６０ 个玉米抗旱相关性状

ＱＴＬ，采用元分析发掘了 ７９ 个 ＭＱＴＬ，通过生物信息

分析 ４３ 个 ＭＱＴＬ 区间包含抗旱相关基因信息。 王

帮太等［８］对不同试验定位的 ４００ 个玉米产量及产量

相关性状 ＱＴＬ 整合分析，获得了 ９６ 个玉米产量及

产量相关性状的 ＭＱＴＬ。 江培顺等［９］整合了 １９９４—
２０１２ 年文献发表的玉米产量性状 ５８４ 个 ＱＴＬ，确定

了 ２２ 个穗行数、７ 个行粒数和 ４４ 个粒质量 ＭＱＴＬ，
进一步挖掘出 １０ 个玉米产量基因和 １２ 个与水稻产

量基因同源的候选基因。 但是，对于应用元分析方

法对玉米籽粒蛋白含量相关 ＱＴＬ 分析还未见报道。

本研究拟系统整理已报道的玉米籽粒蛋白质含

量相关 ＱＴＬ 信息，利用 ＢｉｏＭｅｒｃａｔｏｒ４􀆰 ２ 软件将不同

作图群体的 ２８９ 个蛋白含量相关 ＱＴＬ 映射到 ＩＢＭ２
２００８ Ｎｅｉｇｈｂｏｒｓ 遗传图谱上，并通过元分析方法挖掘

籽粒蛋白相关 ＭＱＴＬ，并进一步结合玉米基因组序

列信息以及生物信息学方法，发掘及分析 ｍｅｔａ⁃ＱＴＬ
区域内与籽粒蛋白含量相关的候选基因，以期为研

究玉米籽粒蛋白含量遗传机理以及借助分子标记辅

助育种奠定基础。

１　 材料与方法

１．１　 玉米籽粒蛋白含量相关 ＱＴＬ 信息收集与整理

收集文献中与玉米籽粒蛋白含量 ＱＴＬ 定位相

关的信息，包括作图群体名称、大小、类型和作图函

数、性状信息、ＱＴＬ 名称、染色体位置、ＬＯＤ 值、表型

贡献率、加性效应及遗传图谱标记数目与位置。
１．２ 　 玉米籽粒蛋白含量相关 ＱＴＬ 映射与 ｍｅｔａ⁃
ＱＴＬ 分析

　 　 利用 ＢｉｏＭｅｒｃａｔｏｒ４．２ 软件［１０］完成各作图群体的

玉米籽粒蛋白含量 ＱＴＬ 映射及 ｍｅｔａ⁃ＱＴＬ 分析。 基

于每个 ＱＴＬ 的 Ｍａｐｎａｍｅ（图谱名称）、Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ
（ＱＴＬ 所在连锁群）、Ｓｉｚｅ（群体大小）、Ｔｙｐｅ（群体类

型）、ＱＴＬｎａｍｅ（ＱＴＬ 名称）、Ｐｏｓｉｔｉｏｎ（ＱＴＬ 的位置）、
Ｒ２（遗传贡献率）、Ｔｒａｉｔ（性状）、Ａｄｄｉｔｉｖｅ（加性效应

值）以及各个原始图谱与公共图谱上相关标记，构
建一致性遗传图谱 （ Ｃｏｎｓｅｎｓｕｓ ｍａｐ），随后利用

ＣｏｎｓＭａｐ 和 ＱＴＬＰｒｏｊ 功能模块将每个原始图谱中的

ＱＴＬ 映射到 ＩＢＭ２ ２００８ Ｎｅｉｇｈｂｏｒｓ 上。 利用 Ｖｅｙｒｉｅｒａｓ
元分析模块进行 ＭＱＴＬ 分析。

软件分析 ＭＱＴＬ 得到 ５ 个模型，分别为 １⁃ＱＴＬ、
２⁃ＱＴＬ、３⁃ＱＴＬ、４⁃ＱＴＬ 和 Ｎ⁃ＱＴＬ，每个模型都按照最

大似然函数比的方法通过高斯定理给出在染色体上

最可能排列的位置和置信区间。 因原始 ＱＴＬ 数目

较多且分散，ＡＩＣ（Ａｋａｉｋｅ⁃ｔｙｐｅ ｃｒｉｔｅｒｉａ ｖａｌｕｅｓ）最小值

多分布在 Ｍｏｄｅｌ Ｎ。 在每条染色体上选取 ＭＱＴＬ 数

目时，首先考虑 ＡＩＣ 最小值对应的 ＭＱＴＬ 数目，当为

Ｍｏｄｅｌ Ｎ 时，参考一致性图谱上原始 ＱＴＬ 分布及数

目选取合适的数目。
１．３　 玉米籽粒蛋白含量相关 ｍｅｔａ⁃ＱＴＬ 区段候选

基因发掘及分析

　 　 基 于 Ｂ７３ 参 考 基 因 组 序 列 （ Ｖ３，
ｗｗｗ􀆰 ｍａｉｚｅＧＤＢ．ｏｒｇ），利用 ｍＩｎＤｅｌ［１１］ 中 ｅＰＣＲ 定位

７３７宝华宾等：玉米籽粒蛋白含量 Ｍｅｔａ⁃ＱＴＬ 及候选基因分析



模块对 ＭＱＴＬ 的两侧标记进行基因组比对，进而完

成 ＭＱＴＬ 的基因组物理定位。 仅保留专一性定位到

参考基因组的 ＭＱＴＬ 用于后续分析。 随后，结合参

考基因组注释信息（５ｂ，ｗｗｗ．ｍａｉｚｅＧＤＢ．ｏｒｇ），获得候

选区段功能基因。 进一步基于基因本体学 ＧＯ
（Ｇｅｎｅ Ｏｎｔｏｌｏｇｙ）数据库，利用 Ｂｌａｓｔ２ＧＯ 程序［１２］ 对

ＭＱＴＬ 区域基因进行功能注释，利用费舍尔精确检

验（Ｆｉｓｈｅｒ′ｓ ｅｘａｃｔ ｔｅｓｔ）及 ＦＤＲ 统计校正，选取校正

后 Ｐ 值小于 ０􀆰 ０１ 的基因作为显著性富集的候选

基因。

２　 结果与分析

２．１　 玉米籽粒蛋白含量相关 ＱＴＬ 信息收集与整理

收集整理 ２３ 篇有关玉米籽粒蛋白含量相关

ＱＴＬ 信息的文献［６，１３⁃３４］，涉及 ３０ 个作图群体，共获

得 ２８９ 个玉米籽粒蛋白含量相关 ＱＴＬ 信息（表 １），
分布于玉米 １０ 条染色体，其中第 １、２、３、５、６ 和 ８ 染

色体上分布较多，分别为 ３２、３７、３２、３６、３５ 和 ３７ 个；
第 ４、７、９ 和 １０ 染色体偏少，分别为 ２３、２１、１９ 和

１７ 个。

表 １　 玉米籽粒蛋白含量相关 ＱＴＬ 信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ＱＴＬ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｇｒａｉｎ ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ｉｎ ｍａｉｚｅ

亲本 群体大小 群体类型 分析方法 标记数目 ＱＴＬ 数目 参考文献

ＫＷ１２６５×Ｄ１４６ ３４４ Ｆ２ ＣＩＭ ８９ ２９ ＭＥＬＣＨＩＮＧＥＲ Ａ Ｅ ｅｔ ａｌ［１３］

ＫＷ１２６５×Ｄ１４６ １０７ Ｆ２ ＣＩＭ ８９ １２ ＭＥＬＣＨＩＮＧＥＲ Ａ Ｅ ｅｔ ａｌ［１３］

ＩＨＯ×ＩＬＯ １６７ Ｆ２ ＣＩＭ １２４ ３ ＷＩＬＬＭＯＴ Ｄ Ｂ ｅｔ ａｌ［１４］

ＩＨＯ×ＩＬＯ １９５ Ｆ５ ＣＩＭ １２４ ３ ＷＩＬＬＭＯＴ Ｄ Ｂ ｅｔ ａｌ［１４］

ＧＹ２２０×８９８４ ２８２ Ｆ７ ∶８ ＣＩＭ ３１３ １０ ＹＡＮＧ Ｇ Ｈ ｅｔ ａｌ［１５］

ＧＹ２２０×８６２２ ２６３ Ｆ７ ∶８ ＣＩＭ ３１３ ５ ＹＡＮＧ Ｇ Ｈ ｅｔ ａｌ［１５］

Ｂｙ８０４×Ｂ７３ ２９８ Ｆ２ ∶３ ＣＩＭ １８３ ６ ＺＨＡＮＧ Ｊ ｅｔ ａｌ［１６］

ＩＨＯ×Ｂ７３ １５０ ＢＣ１Ｓ１ ｓ ＣＩＭ １１０ １３ ＷＡＳＳＯＭ Ｊ Ｊ ｅｔ ａｌ［１７］

Ｄａｎ２３２×Ｎ０４ ２５８ Ｆ９ ＣＩＭ ２０７ １４ ＤＯＮＧ Ｙ Ｂ ｅｔ ａｌ［６］

８９８４×ＧＹ２２０ ２８４ Ｆ２ ∶３ ＣＩＭ １８５ ４ ＬＩ Ｙ Ｌ ｅｔ ａｌ［１８］

８６２２×ＧＹ２２０ ２６５ Ｆ２ ∶３ ＣＩＭ １７３ １ ＬＩ Ｙ Ｌ ｅｔ ａｌ［１８］

Ｂ７３×Ｂｙ８０４ ２４５ Ｆ７ ∶８ ＣＩＭ ２３６ ５ ＧＵＯ Ｙ Ｑ ｅｔ ａｌ．［１９］

Ｎ０４×丹 ２３２ ２５９ Ｆ２ ∶３ ＣＩＭ １８３ ４ 董永彬［２０］

黄 Ｃ×许 １７８ １６７ Ｆ８ ＣＩＭ １６１ １２ 冯晓曦［２１］

８９８４×ＧＹ２２０ ２８４ Ｆ２ ∶３ ⁃ １８５ ４ 李学慧等［２２］

丹 ２３２×Ｎ０４ ２５９ Ｆ２ ∶３ ⁃ １８３ １２ 李玉玲等［２３］

２０１×６９８⁃３ ２３３ Ｆ２ ∶３ ＩＭ １３４ ２ 石海春等［２４］

黄 Ｃ×１７８ １９７ Ｆ２ ＩＭ １３６ ５ 孙海艳等［２５］

黄 Ｃ×１７８ １９７ Ｆ２ ＩＭ ９１ ７ 孙海艳［２６］

ＧＹ２２０×８９８４ ２８４ Ｆ２ ＣＩＭ １８５ １１ 王延召［２７］

ＧＹ２２０×８６２２ ２６５ Ｆ２ ∶３ ＣＩＭ １７３ ３ 王延召［２７］

黄 Ｃ×许 １７８ ２０３ Ｆ７ ＣＩＭ １２３ ３２ 谢惠玲等［２８］

ＧＹ２２０×８９８４ ２８２ Ｆ７ ＣＩＭ ２１６ ９ 杨国虎［２９］

ＧＹ２２０×８６２２ ２６３ Ｆ７ ＣＩＭ ２０８ ５ 杨国虎［２９］

Ｎ０４×丹 ２３２ ２５８ Ｆ１０ ＣＩＭ ２１２ １３ 杨美丽［３０］

农系 ５３１×农系 １１０ １６０ ＤＨ ＣＩＭ ８３ ８ 张淑贞［３１］

ＤＨ８６×沈 １３７ １０６ ＤＨ ＣＩＭ ４４ ５ 张淑贞［３１］

丹 ２３２×Ｎ０４ ２５８ Ｆ９ ＣＩＭ ２０７ ９ 张中伟［３２］

Ｔ８×Ｔ４８ ２３２ Ｆ２ ＣＩＭ ２４５ １０ 张姿丽等［３３］

黄 Ｃ×１７８ １５１ Ｆ７ ＣＩＭ １２３ ３３ 赵素贞［３４］
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２．２ 　 玉米籽粒蛋白含量相关 ＱＴＬ 映射与 ｍｅｔａ⁃
ＱＴＬ 分析

　 　 共有 ２７５ 个已报道的 ＱＴＬ 成功映射到玉米参

考遗传图谱上，通过元分析得到 ４４ 个 ＭＱＴＬ（表 ２）
（图 １、图 ２），平均约 ６ 个原始 ＱＴＬ 获得一个 ｍｅｔａ⁃

ＱＴＬ。 将 ４４ 个 ｍｅｔａ⁃ＱＴＬ 区段与 ＢｉｏＭｅｒｃａｔｏｒ４􀆰 ２ 软

件上 ＱＴＬ ｏｖｅｒｖｉｅｗ 模块分析的概率密度曲线比较，
第 １ 染色体上的 ＭＱＴＬ６、第 ６ 染色体上的 ＭＱＴＬ２６、
第 ７ 染 色 体 上 的 ＭＱＴＬ３１、 第 １０ 染 色 体 上 的

ＭＱＴＬ４２，并未在曲线峰值区。

表 ２　 ４４ 个 ｍｅｔａ⁃ＱＴＬ 相关信息

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｅｄ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ４４ ｍｅｔａ⁃ＱＴＬ

一致性 ＱＴＬ 染色体 左侧标记 右侧标记 位置（ｃＭ） 权重 ９５％置信区间大小（ｃＭ） 相关基因

ＭＱＴＬ１ １ ＩＤＰ７６２０ ｕｍｃ１３０５ １９８．５７ ０．１３ ８．３５

ＭＱＴＬ２ １ ｂｎｌｇ１００７ ＩＤＰ２３６２ ３３９．６８ ０．１３ ８．５１

ＭＱＴＬ３ １ ＩＤＰ６８１８ ＩＤＰ８５９３ ４０５．００ ０．１２ ５．０８

ＭＱＴＬ４ １ ｇｐｍ３１３ ＩＤＰ６８３２ ５３０．３１ ０．２１ １３．２１

ＭＱＴＬ５ １ ＩＤＰ６８８２ ＩＤＰ２９５ ６９８．６０ ０．２６ ５．０７

ＭＱＴＬ６ １ ｇｐｍ１６４ｂ ｍａｇｉ２４６４３ １ ０９７．４９ ０．１９ ３．４８

ＭＱＴＬ７ ２ ＴＩＤＰ４６４１ ＩＤＰ５９２０ １２１．２１ ０．２２ ６．０１

ＭＱＴＬ８ ２ ｐｚａ０１８７９ ｌｅｓ１ ２８２．６０ ０．０５ ８．７８

ＭＱＴＬ９ ２ ｕｍｃ１４５９ ｂｎｌｇ１８３１ ３９０．６７ ０．３１ ５．１４

ＭＱＴＬ１０ ２ ｍｍｃ０１４３ ＩＤＰ８６４２ ４８８．７０ ０．３０ ５．３７

ＭＱＴＬ１１ ２ ｗ３ ＴＩＤＰ３２２３ ５３９．７２ ０．０６ ４．７５

ＭＱＴＬ１２ ３ ｕｍｃ１９３１ ａｇｒｒ２０９ａ ５０．８２ ０．１９ １０．８４

ＭＱＴＬ１３ ３ ｂｎｌｇ１３２５ ｐｈｉ２４３９６ １２３．８４ ０．０９ １６．９５

ＭＱＴＬ１４ ３ ｍｍｐ１８６ ｕａｚ１５９ｂ １９１．２３ ０．１３ ７．８４

ＭＱＴＬ１５ ３ ＩＤＰ７７９８ ｐ⁃ｕｍｃ１６０５ ２９４．３６ ０．３４ ９．４５

ＭＱＴＬ１６ ３ ＡＹ１０６０２６ ｂｎｌｇ１３５０ａ ４６７．４３ ０．１２ ２２．７０

ＭＱＴＬ１７ ３ ＢＥ６３９３３８ ｉｓｕ１ ６８８．１２ ０．１３ １０．３０

ＭＱＴＬ１８ ４ ｚｐｌ１ｄ ｇｐｍ８４８ｂ ２１９．７２ ０．３３ １２．１６ ｚ１Ａ１［３５］

ＭＱＴＬ１９ ４ ＴＩＤＰ３７４１ ＩＤＰ４２４ ３００．２０ ０．３３ ５．８２ ｆｌｏｕｒｙ２［３６］

ＭＱＴＬ２０ ４ ｕｍｃ１１９４ ｕｍｃ１７７５ ４２１．８５ ０．３３ ６．１５

ＭＱＴＬ２１ ５ ｕｍｃ１５８７ ｕｍｃ１０７ｂ（ｃｒｏｃ） １７１．２７ ０．３２ ９．３８

ＭＱＴＬ２２ ５ ＩＤＰ８６８６ ｇｐｍ６１５ ２５９．６３ ０．１５ ６．２２

ＭＱＴＬ２３ ５ ＩＤＰ５０４１ ｂｎｌｇ１２６７ ３５８．６６ ０．２０ ５．４１

ＭＱＴＬ２４ ５ ＩＤＰ８１８７ ＴＩＤＰ５６９３ ３９９．８９ ０．１０ １２．３５

ＭＱＴＬ２５ ５ ｒｏｐ１ ｂｎｌｇ１３０６ ５４７．９２ ０．２０ ７．９２

ＭＱＴＬ２６ ６ ａｓｇ７９ ｕｍｃ２６３３ １２６．３６ ０．１２ ７．６１

ＭＱＴＬ２７ ６ ｐ⁃ｂｎｌｇ１５３６ ｂｎｌ１０．４２ｂ １９２．１５ ０．１５ ９．６８

ＭＱＴＬ２８ ６ ｂｎｌｇ２１９１ ｕｍｃ５８ｆ ２９７．０６ ０．１７ ９．６５

ＭＱＴＬ２９ ６ ＡＹ１０７０５３ ＡＹ１０７５１７ ３８９．５０ ０．２７ ５．７１ ｄｚｓ１８［３７］

ＭＱＴＬ３０ ６ ＴＩＤＰ２８０８ ＴＩＤＰ４６１４ ５８２．７１ ０．２９ ４．２０

ＭＱＴＬ３１ ７ ＩＤＰ７３３９ ＴＩＤＰ８８６２ ２７２．０２ ０．４０ ２２．０３ ｚ１Ｂ［３５］

ＭＱＴＬ３２ ７ ＴＩＤＰ２７８８ ＴＩＤＰ２７２２ ４２９．４２ ０．６０ ２．７４
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续表２　 Ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ
一致性 ＱＴＬ 染色体 左侧标记 右侧标记 位置（ｃＭ） 权重 ９５％置信区间大小（ｃＭ） 相关基因

ＭＱＴＬ３３ ８ ｗｉｐ１ ｇｐｍ１５２ １７２．９７ ０．１１ ９．９８

ＭＱＴＬ３４ ８ ｍｒｐａ６ ｕｍｃ１８０２ ２４８．７８ ０．１８ ６．９９

ＭＱＴＬ３５ ８ ｎｃｒ（ ｓｏｄ３ｃ） ｔｕｂｇ１ ２７０．０９ ０．１０ １１．２３

ＭＱＴＬ３６ ８ ｂｎｌｇ１１９ ｕｐｒ１ｂ（ ｒｐＳ１２） ３２５．８７ ０．２０ ９．３３

ＭＱＴＬ３７ ８ ｍｅｔ６ ｓｗｄ１ ４０５．２３ ０．２２ １３．１８

ＭＱＴＬ３８ ８ ｕｍｃ１５０ａ ｍｍｃ０１８１ ４８７．８３ ０．１８ １２．０２

ＭＱＴＬ３９ ９ ｕｍｃ２７３ａ ＩＤＰ８４５７ ２６４．７９ ０．１１ ２３．１５

ＭＱＴＬ４０ ９ ｕｍｃ１６５４ ｕｍｃ１３５７ ３３１．６０ ０．２３ １０．５３

ＭＱＴＬ４１ ９ ｕｍｃ２１１９ ｇｐｍ２６３ ３７９．９５ ０．５０ ２．５１

ＭＱＴＬ４２ １０ ＩＤＰ７７７３ ＩＤＰ７４８８ ５９．７４ ０．２４ ５．９５

ＭＱＴＬ４３ １０ ＩＤＰ４８ ｕｍｃ１３８１ １９１．９４ ０．５２ ８．１８

ＭＱＴＬ４４ １０ ｂｎｌｇ２１９０ ＩＤＰ３８５０ ４４９．９０ ０．２４ ３．６０

　 　 进一步通过对遗传距离小于 １０ ｃＭ，且权重大

于 ０􀆰 １ 的 ＭＱＴＬ 进行过滤筛选［３８］，获得 ２５ 个候选

ＭＱＴＬ。 其中第 ５ 染色体上最多，有 ５ 个；第 １、２ 染

色体上较多，各有 ４ 个；第 ８ 染色体上次多，有 ３ 个；
第 ３、４、７、１０ 染色体分布较少，分别为 ２ 个；第 ９ 染

色体最少，为 １ 个。
２．３　 玉米籽粒蛋白含量相关 ｍｅｔａ⁃ＱＴＬ 区段候选

基因发掘及分析

　 　 基于 Ｂ７３ 参考基因组序列（Ｖ３，ｗｗｗ．ｍａｉｚｅＧＤＢ．
ｏｒｇ），利用 ｍＩｎＤｅｌ 中 ｅＰＣＲ 定位模块对 ２５ 个候选

ＭＱＴＬ 的两侧标记进行锚定，确定 ＭＱＴＬ 的基因组

物理定位。 ３ 个 ＭＱＴＬ 由于标记序列不保守导致定

位在基因组多个位置，而 ９ 个 ＭＱＴＬ 则无法定位到

参考基因组。 只有 １３ 个 ＭＱＴＬ 被专一性定位到玉

米 Ｂ７３ 参考基因组（表 ３）。 针对可以专一性定位的

１３ 个 ＭＱＴＬ，结合参考基因组注释信息，获得了包含

在这些区段内的 ８４７ 个候选功能基因。
基于基因本体学 ＧＯ 数据库，对上述 １３ 个

ＭＱＴＬ 区域基因进行功能富集化分析后，发现 １３ 个

候选基因显著性富集在 ９ 个生物进程中（表 ４、表
５）。 这些生物进程与氨基酸代谢、蛋白质合成密切

相关，比如，Ｔｒｅｈａｌｏｓｅ⁃６⁃ｐｈｏｓｐｈａｔｅ（Ｔ６Ｐ）是调节植物

生长发育重要的信号分子［３９］，对涉及氨基酸、蛋白

质、核苷酸生物合成，三羧酸循环，线粒体电子传递

的基因有上调作用［４０］；植物上的 ＭＡＴＥ 转运蛋白家

族对内生次级代谢产物和有毒的外源物质有解毒作

用［４１］；谷氨酸棒杆菌 ｂｒａｎｃｈｅｄ⁃ｃｈａｉｎ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ａｍｉ⁃

ｎｏｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ 基因参与不同氨基酸生物合成途

径［４２］，如参加亮氨酸和异亮氨酸的合成；异丙基合

成酶在拟南芥特异性催化亮氨酸的生物合成［４３］；苏
氨酸脱氨酶在异亮氨酸生物合成过程中起十分重要

的作用［４４］。
对包含在 ４４ 个 ＭＱＴＬ 区段已克隆的籽粒蛋白

进行分析，发现 ＭＱＴＬ１８、１９、２９、３１ 区段包含 ｄｅｌｔａ⁃
ｚｅｉｎ 蛋 白 （ ｄｚｓ１８［４５］ ）、 １９ ０００ ａｌｐｈａ⁃ｚｅｉｎ 蛋 白

（ ｚ１Ａ１［３５］ 和 ｚ１Ｂ［３５］ ） 和 ２２ ０００ ａｌｐｈａ⁃ｚｅｉｎ 蛋 白

（ｆｌｏｕｒｙ２［３６］ ），其中，ｚ１Ａ１ 位点为染色体 ４ 上编码

１９ ０００ ａｌｐｈａ⁃ｚｅｉｎ 蛋白的基因簇，在 Ｂ７３ 基因组中有

９ 个基因成员；而染色体 ７ 上的 ｚ１Ｂ 位点为编码

１９ ０００ ｚｅｉｎ 蛋白的基因簇，包含 ９ 个基因成员。

３　 讨 论

借助元分析将不同试验条件下遗传定位信息优

化整合已得到广泛应用，Ｚｈａｎｇ 等［３７］ 将涉及玉米产

量、产量构成因素、发芽、根系生物量、形态学及生理

学性状的 １９１ 个 ＱＴＬ 进行元分析，其中 １３１ 个原始

ＱＴＬ 整合为 ２３ 个 ＭＱＴＬ；Ｓａｉｄ 等［４６］利用 Ｂｉｏｍｅｒｃａｔｏｒ
Ｖ３ 软件进行了棉花多个性状共１ ２２３个 ＱＴＬ 的元分

析，获得多个性状的 ＱＴＬ 簇以及单个性状的热点区

域信息；Ｗａｎｇ 等［４７］ 对玉米植株形态学、产量、保绿

与抗病性状共 ６３７ 个 ＱＴＬ 进行了元分析，挖掘了

１１３ 个 ＭＱＴＬ，并对小于 ５ Ｍｂ 的 ５８ 个 ＭＱＴＬ 区段候

选基因进行了研究；Ｃｈａｒｄｏｎ 等［３８］ 对玉米开花期

ＱＴＬ 进行了元分析，检测到 ６２ 个 ＭＱＴＬ，随后 Ｓａｌｖｉ
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表 ３　 专一性定位到玉米 Ｂ７３ 参考基因组的 １３ 个 ｍｅｔａ⁃ＱＴＬ
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｆｉｃａｌｌｙ ｍａｐｐｅｄ １３ ｍｅｔａ⁃ＱＴＬ ｏｎ ｍａｉｚｅ Ｂ７３ ｇｅｎｏｍｅ

染色体 标记 物理位置（ｂｐ） 正向引物序列（５′→３′） 反向引物序列（３′→５′）

１ ＩＤＰ６８１８ ４３ １３７ ９２７ ＣＴＣＡＡＣＡＴＣＡＣＣＡＧＡＣＣＡＣＧ ＣＡＧＴＡＣＴＧＧＣＡＴＣＣＣＡＡＡＣＣ

１ ＩＤＰ８５９３ ４４ ３４０ ０８６ ＴＣＣＣＴＡＣＣＴＧＣＣＣＡＴＴＡＣＧ ＡＴＣＡＡＧＧＣＣＴＣＡＣＣＴＡＣＡＣＣ

１ ｂｎｌｇ１００７ ２６ ６８２ ９５２ ＧＡＴＧＣＡＡＴＡＡＡＧＧＴＴＧＣＣＧＴ ＡＴＧＴＧＣＴＧＴＧＣＣＴＧＣＣＴＣ

１ ＩＤＰ２３６２ ３０ ３４９ ５０３ ＣＡＴＴＣＡＣＣＣＡＡＣＧＣＴＴＡＴＣＣ ＴＣＡＣＣＧＡＡＧＧＡＣＡＴＴＡＣＡＣＧ

１ ＩＤＰ６８８２ １９４ ７６２ ０２７ ＧＣＴＴＡＧＣＧＴＡＣＴＣＧＴＣＧＴＣＣ ＣＴＧＣＣＴＴＣＡＣＴＣＴＣＡＣＴＣＣＣ

１ ＩＤＰ２９５ １９５ ９５５ ８７５ ＡＴＡＴＡＣＣＡＣＡＧＣＣＣＡＣＡＧＧＧ ＧＡＧＧＡＧＧＣＴＣＴＣＡＡＣＡＣＡＣＣ

２ ＩＤＰ８６４２ １９６ ４８９ ６３９ ＣＧＴＡＣＧＡＣＴＧＣＴＡＣＡＡＧＡＣＧＣ ＣＡＧＡＧＧＴＡＧＡＣＧＡＣＧＡＧＣＧ

２ ｍｍｃ０１４３ １９９ ２４１ ６１０ ＣＴＴＣＴＧＧＴＧＣＴＧＧＡＣＧＡＡＧＡＴ ＴＡＣＧＣＴＧＣＣＧＣＧＡＣＴＴＴＴＣＧ

２ ｕｍｃ１４５９ １４５ ４３４ ７１５ ＴＣＴＴＧＣＡＣＡＴＴＧＴＣＣＡＴＴＣＡＴＴＡＧＡ ＣＴＴＣＣＴＣＴＴＣＣＴＴＧＡＧＴＧＧＡＡＧＧＴ

２ ｂｎｌｇ１８３１ １５２ ８６９ ２７１ ＴＣＧＣＴＣＡＴＴＴＧＣＡＴＡＣＡＣＣＴ ＴＡＧＧＡＡＣＡＴＧＣＣＡＧＣＡＧＴＴＧ

４ ＴＩＤＰ３７４１ ２１ １６０ ９９３ ＣＣＴＣＡＧＣＴＣＡＡＧＣＧＡＴＡＡＣＣ ＴＧＡＧＡＡＧＧＴＴＧＣＴＧＣＴＣＴＣＣ

４ ＩＤＰ４２４ ２２ ５８０ ９６７ ＴＴＣＡＧＴＴＡＧＡＡＧＡＣＡＴＧＴＣＡＣＧＣ ＡＧＣＴＧＧＴＴＣＡＡＡＧＧＣＡＣＧ

５ ｕｍｃ１５８７ １０ １８４ ９０１ ＡＴＧＣＧＴＣＴＴＴＣＡＣＡＡＡＧＣＡＴＴＡＣＡ ＡＧＧＴＧＣＡＧＴＴＣＡＴＡＧＡＣＴＴＣＣＴＧＧ

５ ｕｍｃ１０７ｂ（ｃｒｏｃ） １０ ９４２ ６５２ ＴＣＡＣＧＡＧＧＧＡＣＧＡＡＴＣＴＡＣＣ ＣＡＡＴＴＧＡＡＣＧＧＧＡＴＴＧＴＴＣＣ

５ ｒｏｐ１ ２０６ ２０９ ６３１ ＣＴＣＴＴＣＡＣＴＣＧＣＴＴＣＴＣＣＣＡＧＡ ＡＧＣＣＣＡＧＡＧＡＡＧＧＧＡＡＧＣＡＧ

５ ｂｎｌｇ１３０６ ２０８ ２２２ ３３２ ＣＡＣＣＴＴＧＡＡＡＧＣＡＴＣＣＴＣＧＴ ＣＡＡＡＡＡＣＡＡＡＴＧＧＣＡＧＣＴＧＡ

５ ＴＩＤＰ５６９３ １８８ ３３５ ３８６ ＴＧＡＡＡＧＡＡＧＧＧＴＡＴＣＧＣＴＣＧ ＡＣＴＴＣＡＧＣＡＡＡＴＣＴＧＣＡＡＴＧＧ

５ ＩＤＰ８１８７ １９５ １８０ ２４１ ＧＡＧＡＡＧＣＡＧＣＡＧＡＴＴＣＣＡＣＣ ＧＴＧＧＴＧＣＡＧＧＡＡＧＴＴＧＡＴＧＧ

７ ＴＩＤＰ２７８８ １５４ ２２４ ７３３ ＣＴＣＣＴＡＧＴＣＣＴＴＧＴＣＧＡＣＧＣ ＡＧＡＣＧＡＡＧＡＧＧＡＴＣＡＣＡＣＧＣ

７ ＴＩＤＰ２７２２ １５５ ６２４ ８１１ ＣＴＡＣＧＣＴＧＡＡＴＡＴＧＡＴＧＣＧＧ ＣＴＧＡＧＧＴＴＣＴＣＧＡＡＣＴＴＧＣＣ

９ ｕｍｃ１６５４ １３１ １８０ ６８２ ＣＡＣＡＴＴＧＡＴＣＡＡＣＴＡＣＣＡＧＧＴＧＧＡ ＧＣＣＴＣＴＴＴＴＣＴＴＣＴＣＣＣＡＴＴＴＴＣＴ

９ ｕｍｃ１３５７ １３３ ４６９ ６９３ ＴＡＧＡＣＡＴＧＴＴＧＡＡＡＣＣＡＧＧＡＣＣＧ ＡＣＧＡＣＧＴＣＡＡＣＡＡＣＡＧＣＡＴＧＡ

１０ ＩＤＰ７７７３ ９２１ ９６５ ＣＡＧＴＣＧＣＴＴＣＴＴＣＣＴＴＣＡＣＣ ＧＡＡＴＧＡＣＡＣＧＡＣＡＣＣＣＴＴＣＣ

１０ ＩＤＰ７４８８ ２ ６６１ ３１９ ＣＡＣＧＴＴＣＡＧＡＧＧＡＧＣＴＴＴＣＣ ＣＴＴＧＴＴＴＣＡＡＧＡＧＣＡＡＧＧＧＣ

１０ ｕｍｃ１３８１ ５８ ００９ ０８７ ＣＴＣＴＡＧＣＴＡＣＧＡＧＣＣＴＡＣＧＡＧＣＡ ＣＣＧＴＣＧＡＧＴＣＡＡＣＴＡＧＡＧＡＡＡＧＧＡ

１０ ＩＤＰ４８ ６５ ０１３ ０３３ ＡＣＣＴＧＡＡＴＧＣＣＡＡＡＴＧＡＡＧＣ ＣＡＧＴＣＴＧＡＡＧＧＣＡＡＣＡＧＣＧ

表 ４　 显著性富集的 １３ 个候选基因

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｈｅ １３ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｅｎｒｉｃｈｅｄ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｇｅｎｅｓ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｅｓ

候选基因 染色体 起始位置（ｂｐ） 终止位置（ｂｐ） 基因功能 期望值

ＧＲＭＺＭ２Ｇ０９９８６０ １ ２８ ４４６ ７５３ ２８ ４５１ ２１４ ｔｒｅｈａｌｏｓｅ⁃ｐｈｏｓｐｈａｔｅ ｓｙｎｔｈａｓｅ ０

ＧＲＭＺＭ２Ｇ１３５８７７ １ ２９ ７８９ ５９６ ２９ ７９１ ７２２ ｐｒｏｔｅｉｎ ｄｅｔｏｘｉｆｉｃａｔｉｏｎ ４８ １．７６×１０－１１４

ＧＲＭＺＭ２Ｇ１５３５３６ １ ２９ ５１３ ３７３ ２９ ５１６ ５９１ ｂｒａｎｃｈｅｄ⁃ｃｈａｉｎ⁃ａｍｉｎｏ⁃ａｃｉｄ ａｍｉｎｏｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ ３．７１９×１０－１６２

ＧＲＭＺＭ２Ｇ１６３１５４ １ ２７ ０９９ ５８９ ２７ １０３ ４５８ ｐｒｏｔｅｉｎ ｄｅｔｏｘｉｆｉｃａｔｉｏｎ ４２ １．４８０×１０－１６１

ＧＲＭＺＭ２Ｇ０７９１２７ ２ １５０ １４８ ２９８ １５０ １５０ ９７３ ｐｒｏｔｅｉｎ ｄｅｔｏｘｉｆｉｃａｔｉｏｎ ２１ ０

ＧＲＭＺＭ２Ｇ４３０６０７ ２ １４５ ６７８ ９５８ １４５ ６８６ ４８５ ｔｒｅｈａｌｏｓｅ⁃ｐｈｏｓｐｈａｔｅ ｓｙｎｔｈａｓｅ ２．３４７×１０－９５

ＧＲＭＺＭ２Ｇ５３７２９１ ２ １４６ ８２８ ９６１ １４６ ８３４ ６５６ ２⁃ｉｓｏｐｒｏｐｙｌｍａｌａｔｅ ｓｙｎｔｈａｓｅ ａ ０

ＧＲＭＺＭ２Ｇ０５５１５０ ５ ２０８ ２２０ １２４ ２０８ ２２２ ６３９ ｐｒｏｂａｂｌｅ ｔｒｅｈａｌｏｓｅ⁃ｐｈｏｓｐｈａｔｅ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ ４ ０

ＧＲＭＺＭ２Ｇ１１２８３０ ５ １９２ ３５８ ３４６ １９２ ３６２ ８６６ ｐｒｏｂａｂｌｅ ｔｒｅｈａｌｏｓｅ⁃ｐｈｏｓｐｈａｔｅ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ １ ０

ＧＲＭＺＭ２Ｇ５６９８５５ ５ １０ ８０７ ４６１ １０ ８１１ ９４２ ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ ｄｅｈｙｄｒａｔａｓｅ ０

ＧＲＭＺＭ５Ｇ８４０００２ ５ １９１ ４１９ ３７０ １９１ ４２２ ６９５ ３⁃ｉｓｏｐｒｏｐｙｌｍａｌａｔｅ ｄｅｈｙｄｒａｔａｓｅ ｓｍａｌｌ ｓｕｂｕｎｉｔ ３ ２．３７８×１０－７４

ＧＲＭＺＭ２Ｇ１３００６２ １０ １ ７２８ ６６６ １ ７３４ ８５４ ２⁃ｉｓｏｐｒｏｐｙｌｍａｌａｔｅ ｓｙｎｔｈａｓｅ １ ０

ＧＲＭＺＭ２Ｇ１５１９０３ １０ ２ ４３５ ３３６ ２ ４３９ １４１ ｐｒｏｔｅｉｎ ｄｅｔｏｘｉｆｉｃａｔｉｏｎ ２１ ０

１４７宝华宾等：玉米籽粒蛋白含量 Ｍｅｔａ⁃ＱＴＬ 及候选基因分析



表 ５　 ＭＱＴＬ 区域基因功能富集化分析

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｇｅｎｅｓ ｕｎｄｅｒｌｙｉｎｇ ＭＱＴＬ ｒｅｇｉｏｎｓ

富集编号 富集形式 功能描述 Ｐ 值 错误率

ＧＯ ∶ ０００９０８１ Ｐ ｂｒａｎｃｈｅｄ ｃｈａｉｎ ｆａｍｉｌｙ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓ １．１×１０－７ ０．０００ １７

ＧＯ ∶ ０００９０８２ Ｐ ｂｒａｎｃｈｅｄ ｃｈａｉｎ ｆａｍｉｌｙ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓ ２．２×１０－６ ０．００１ ７０

ＧＯ ∶ ０００９０９８ Ｐ ｌｅｕｃｉｎｅ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓ ４．６×１０－６ ０．００１ ８０

ＧＯ ∶ ０００６５５１ Ｐ ｌｅｕｃｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓ ４．６×１０－６ ０．００１ ８０
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图 １　 玉米籽粒蛋白含量相关 ｍｅｔａ⁃ＱＴＬ 综合图谱（染色体 １～ ５）
Ｆｉｇ．１　 Ｉｎｔｅｒｇｒａｔｅｄ ｍａｐ ｏｆ ｍｅｔａ⁃ＱＴＬ ｆｏｒ ｇｒａｉｎ ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ ｍａｉｚｅ（Ｃｈｒ．１－５）
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图 ２　 玉米籽粒蛋白含量相关 ｍｅｔａ⁃ＱＴＬ 综合图谱（染色体 ６～ １０）
Ｆｉｇ．２　 Ｉｎｔｅｒｇｒａｔｅｄ ｍａｐ ｏｆ ｍｅｔａ⁃ＱＴＬ ｆｏｒ ｇｒａｉｎ ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ ｍａｉｚｅ（Ｃｈｒ．６－１０）

等［４８］ 在其中 １ 个候选区段通过精细定位克隆了

ｖｇｔ１ 基因。
元分析的优势并非挖掘所有可能的遗传位点，

而在于筛选保守的 ＱＴＬ 和缩小其置信区间，提高

ＱＴＬ 的准确性和有效性。 玉米籽粒蛋白含量是由多

基因控制的数量性状［４９］，以遗传和环境互作为

主［５０］，易受环境效应影响。 本研究利用元分析法，
对多项玉米籽粒蛋白含量性状进行遗传定位，获得

较高可靠性的 ＭＱＴＬ 位点，为进一步解析玉米籽粒

蛋白含量的遗传基础提供了重要的支持。
本研究对收集的 ２８９ 个玉米籽粒蛋白 ＱＴＬ 元分析

优化，获得 ４４ 个 ＭＱＴＬ，优化后的置信区间由初始的

２６􀆰 ４０ ｃＭ 缩小到 ８􀆰 ９９ ｃＭ，显著缩小了置信区间的范

围。 对筛选及专一性定位的 １３ 个 ＭＱＴＬ 区段进行了

候选基因分析，得到包含在这些区段的 ８４７ 个候选功

能基因。 随后借助 ＧＯ 数据库对这些候选功能基因进

行富集化分析，发现 １３ 个候选基因显著性富集在 ９ 个

生物进程中，这些进程包含了氨基酸代谢和蛋白合成

的主要过程。 通过信息可以推测在这些代谢途径上发

生的突变可能会对玉米籽粒蛋白含量产生影响。 本研

究结果为玉米籽粒蛋白含量基因的精细定位、克隆及

开发功能性标记辅助育种提供有力帮助。
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