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　 　 摘要:　 源￣库比的变化与叶片的衰老速度有密切关系ꎬ但是关于叶片衰老的调控机制仍不清楚ꎮ 为了进一步

明确源￣库比变化对玉米叶片衰老性状影响的遗传位点ꎬ利用 Ｂ７３ × Ｍｏ１７ 重组自交系群体ꎬ于 ２０１５ 年、２０１６ 年在抽

丝前套袋阻止授粉后观察叶片衰老状况ꎬ取 ２ 年表型一致的 １４２ 株植株并结合对应的基因型数据进行 ＱＴＬ 分析ꎬ
在第 ８ 条染色体的 ｂｎｌｇ２０４６ 和 ｇｔａ１０１ｄ ２ 个标记之间定位到一个显著 ＱＴＬ 位点ꎮ 该 ＱＴＬ 的 ＬＯＤ 值为 ３􀆰 ６４ꎬ贡献率

为 １２.４７％ꎮ 标记之间的遗传距离为 ５􀆰 ００ ｃＭꎬ物理距离为 ３.５３ Ｍｂꎮ 为进一步确认该 ＱＴＬ 的准确性ꎬ利用来自于相

同群体表型有明显差异的 ２ 个极端池的转录组测序数据ꎬ通过分群 ＳＮＰ 分析(ＢＳＲ￣ｓｅｑ)后发现控制该性状的位点

在同一染色体区段ꎬ其物理距离为 ４.４７ Ｍｂꎬ该染色体区段共有 ８５ 个基因ꎮ 预测其中 ７ 个基因可能与叶片授粉被

阻断后的叶片衰老性状有关ꎮ 分析 Ｂ７３ 与 Ｍｏ１７ 在该区段的 ８５ 个基因在抽丝期、抽丝后 １ 周与抽丝后 ２ 周的转录

组数据ꎬ结果显示ꎬ在预测的候选基因中ꎬ编码类 ＷＲＫＹ 家族转录因子的 ＧＲＭＺＭ２Ｇ４３２５８３ 以及编码 Ｅ２ 结合酶的

ＧＲＭＺＭ２Ｇ００７２７６ 和 ＧＲＭＺＭ２Ｇ１３２７５９ 在这几个时期的 ２ 个亲本中转录水平差异较大ꎬ是目的基因的可能性较大ꎮ
本研究为阐明参与调控阻止玉米授粉后叶片衰老的基因和研究该性状产生的分子机制奠定了基础ꎮ
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　 　 植物叶片的衰老过程是其自然生长发育进程中

的最后阶段ꎬ对营养从叶片到籽粒的再分配有非常

重要的影响ꎮ 叶片的衰老受到各种因素如自身发

育、外界胁迫、病虫害感染等影响ꎬ但触发叶片衰老

的机制还没有完全研究清楚[１￣２]ꎮ 玉米叶片衰老过

程中光合作用同化能力逐渐丧失ꎬ积累干物质能力

减弱ꎮ 因此ꎬ叶片迟衰有利于更多干物质的积累ꎬ这
些干物质最终会转移至玉米的籽粒中ꎬ有助于提高

产量 [３￣４]ꎮ
叶片衰老伴随着营养重新利用的过程ꎮ 许多大

分子物质如蛋白质、核酸、脂类物质在叶片(源)中

降解ꎬ被运输到正在发育的籽粒 (库) 中重新合

成[１ꎬ ５]ꎮ 在玉米中ꎬ阻止授粉改变源库比ꎬ会使得叶

片中的游离糖、淀粉以及氮元素与正常授粉的植株

相比有更多积累ꎬ但对不同品种叶片衰老速度的影

响不尽相同ꎮ 有的玉米材料如 Ｂ７３、Ｂ７３× Ｍｏ１７ 等

叶片与正常授粉的植株相比会加速衰老ꎬ有的玉米

品种如 Ｂ１４Ａ、ＹＤ２ 等叶片的衰老速度与对照相比

没有显著差别或减慢[６￣９]ꎮ 有研究者发现这可能与

授粉被阻止后ꎬ影响了氮元素重新利用效率(Ｎｉｔｒｏ￣
ｇｅｎ ｒｅｍｏｂｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙꎬ ＮＲＥ)有关[７]ꎮ 也有研

究结果表明ꎬ阻止玉米 Ｂ７３ 授粉后诱导的衰老转录

组数据与拟南芥中糖诱导的衰老转录组数据有相似

之处ꎬ提示在 Ｂ７３ 中阻止授粉后的叶片早衰有可能

是由于过多的糖分积累所致[９]ꎮ 筛选和鉴定植物

中参与叶片衰老的基因为研究叶片衰老背后的分子

机制提供了基础ꎮ Ｗｏｏ 等[１０] 发现ꎬ与野生型相比ꎬ
拟南芥编码质体核糖体小亚基蛋白(ＰＲＰＳ１７)的基

因敲除突变体 ｏｒｅ４￣１ 叶片寿命在正常生长条件下明

显延长ꎬ但在植物激素或者暗诱导条件下ꎬ突变体叶

片的衰老速度与野生型没有明显区别ꎬ说明该基因

仅参与调控与年龄相关的衰老过程ꎬ突变体 ｏｒｅ４￣１
之所以具有衰老延迟的表型可能与其自身的新陈代

谢与野生型相比较慢有关ꎮ 植物激素也会影响叶片

的衰老过程ꎬ如乙烯对叶片衰老有促进作用ꎬ拟南芥

乙烯不敏感突变体 ｅｔｈｙｌｅｎｅ￣ｒｅｓｉｓｔａｎｔ １ (ｅｔｒ１) 以及

ｅｔｈｙｌｅｎｅ￣ｉｎｓｅｎｓｉｔｉｖｅ ２ (ｅｉｎ２) 的叶片衰老速度与野生

型相比ꎬ都明显减慢ꎮ 除此之外ꎬ有证据显示脱落酸

(ＡＢＡ)、细胞分裂素等植物激素也参与调控叶片的

衰老[１]ꎮ 随着基因组测序技术以及转录组检测技

术的发展ꎬ有关自然衰老以及诱导衰老的研究为鉴

定衰老相关基因(Ｓｅｎｅｓｃｅｎｃｅ ａｓｓｏｃｉａｔｅ ｇｅｎｅｓꎬ ＳＡＧｓ)
提供了大量的参考数据ꎮ 这些 ＳＡＧｓ 编码的蛋白有

多种功能ꎬ包括参与到植物激素信号通路ꎬ大分子物

质的降解、转录调控、营养物质循环利用等[１１￣１５]ꎮ
尽管对于叶片衰老机制已经有不少研究ꎬ但是在玉

米中关于调控叶片衰老基因的定位研究有限ꎮ
Ｗａｎｇ 等[１６]用正常授粉情况下的非迟衰玉米品种

Ｍｏ１７ 与迟衰品种 Ａ￣１５０￣３￣２ 以及 Ｍｏ１７ × Ａ￣１５０￣３￣２
的 Ｆ１、Ｆ２代群体对叶片迟衰的 ＱＴＬ 进行定位分析ꎬ
共定位到了 １４ 个 ＱＴＬ 位点ꎬ其中有 ３ 个为主效 ＱＴＬ
位点ꎮ Ｃｅｐｐｉ 等[１７]对阻止授粉后叶片发生早衰的品

种 Ｂ７３ꎬ阻止授粉后叶片不发生早衰的品种 Ｂ１４Ａꎬ
以及 Ｂ７３ × Ｂ１４Ａ 的 Ｆ１、Ｆ２群体阻止授粉后ꎬ对观测

得到叶片是否早衰的数据进行统计分析ꎬ推测该性

状在被测群体中是由显性单基因控制的ꎮ
为进一步鉴定调控玉米阻止授粉后参与调控叶

片衰老的基因ꎬ我们利用 ＩＢＭ 群体(由玉米自交系

Ｂ７３ 和 Ｍｏ１７ 杂交 Ｆ１经过 ４ 次交互授粉后连续自交

形成的重组自交系)在抽丝前套袋阻止授粉并记录

叶片衰老表型ꎮ 分别采用遗传连锁分析和转录组测

序结合分群分析(ＢＳＲ￣Ｓｅｑ)２ 种方法ꎬ定位到 １ 个共

同的染色体区段ꎬ并对该区段范围内可能的目标基

因做了分析ꎬ为后续进一步定位基因提供了依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 玉米材料

玉米材料来自于 Ｂ７３ × Ｍｏ１７ 杂交 Ｆ１经过 ４ 次

交互授粉后连续自交形成的重组自交系( ＩＢＭ 群

体)ꎮ 群体于 ２０１５ 年、２０１６ 年种植于江苏省农业科

学院六合基地ꎮ 株距为 ３０ ｃｍꎬ行距为 ８０ ｃｍꎮ
１.２　 表型测定方法

分别于 ２０１５ 年、２０１６ 年ꎬ将挑选的 ＩＢＭ 群体植

株快抽丝前立即套袋ꎬ阻止其授粉ꎮ ４５ ｄ 后观察统
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计叶片是否枯黄ꎬ本研究以整个穗位叶枯黄定为枯

黄标准[９]ꎬ并记录ꎮ
１.３　 遗传分析与 ＱＴＬ 定位

取 ２ 年表型一致的玉米材料提取 ＤＮＡꎬ根据

ｗｗｗ.ｍａｉｚｅｇｄｂ.ｏｒｇ 发布的 ＩＢＭ 群体遗传图谱ꎬ使用

Ｐｒｅｍｉｅｒ ５.０ 软件设计 Ｉｎｄｅｌ 引物ꎬ对 ＩＢＭ 群体的亲

本 Ｂ７３ 和 Ｍｏ１７ 进行多态性分析ꎬ获得的多态性引

物用于 １４２ 个重组自交系单株的基因型鉴定ꎮ 使用

Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ ２０１０ 进行数据整理与统计ꎮ 采用

ＱＴＬ Ｉｃｉｍａｐｐｉｎｇ ４.１.０ 软件ꎬ通过加性效应完备区间

作图法(ＩＣＩＭ￣ＡＤＤ)检测控制阻止授粉后叶片衰老

的 ＱＴＬꎮ 步长为 １􀆰 ００ ｃＭꎬ设置 ＬＯＤ 阈值为 ３􀆰 ００ꎮ
１.４　 转录组测序结合分群分析(ＢＳＲ￣ｓｅｑ)

参考 ＭｃＧｉｒｒ 等[１８]、Ｌｉｕ 等[１９] 的方法ꎬ为排除基

因组上非转录区多态性的干扰ꎬ挑选叶片枯黄和未

枯黄表现最为明显的植株ꎬ于玉米生长 Ｖ６ 期(６ 片

完全展开叶)取叶片ꎬ分别构建 ２ 个极端性状的混

样池ꎬ进行 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 检测ꎬ使用 Ｂｕｒｒｏｗｓ￣Ｗｈｅｅｌｅｒ 比

对工具(Ｂｕｒｒｏｗｓ￣ｗｈｅｅｌｅｒ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｔｏｏｌ)将测得序列

与 Ｂ７３ 参考基因组进行比对整理ꎮ 整理完成的序

列信息使用 ＶＣＦ 工具(ＶＣＦ ｔｏｏｌｓ)转换成 ＶＣＦ(Ｖａｒｉ￣
ａｎｔ ｃａｌｌ ｆｏｒｍａｔ)格式进行关联性分析ꎬ找到与突变基

因共分离的 ＳＮＰ 位点ꎮ 并采用 ＶＣＦ 工具中的 Ｗｅｉｒ￣
ｆｓｔ￣ｐｏｐｆｕｎｃｔｉｏｎ 功能计算 Ｆｓｔ遗传分化系数ꎬ曲线拟合

产生的趋势线采用 Ｒ 语言的 Ｌｏｗｅｓｓ 函数计算绘制ꎮ
１.５　 ＱＴＬ 所在染色体区段生物信息学分析

根据玉米 Ｂ７３ 基因组测序信息(ｗｗｗ.ｍａｉｚｅｇｄｂ.
ｏｒｇ)提供的基因注释结果与该区段所有基因进行匹

配ꎮ 并在网站 ｗｗｗ.ｍａｉｚｅｇｄｂ. ｏｒｇ 下载 Ｂ７３ 与 Ｍｏ１７
抽丝期、抽丝后 １ 周、抽丝后 ２ 周的转录组数据ꎬ在
Ｅｘｃｅｌ ２０１０ 中与区段基因进行匹配ꎬ用软件 ＭｅＶ ４.８
绘制热点图ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 Ｂ７３ 与 Ｍｏ１７ 重组自交系群体叶片阻止授粉

后衰老表型分析

　 　 为了排除环境因素的干扰ꎬ我们统计 ２０１５ 年和

２０１６ 年 ２ 年的阻止授粉后 ＩＢＭ 群体叶片衰老数据ꎬ
仅取 ２ 年表型一致的植株材料共 １４２ 株作为定位

ＱＴＬ 位点的依据ꎮ 结果显示ꎬ１４２ 株植株中有 ５４ 株

叶片经套袋阻止授粉处理后 ４５ ｄ 没有枯黄ꎬ有 ８８
株叶片发生枯黄坏死ꎮ

２.２　 定位参与调控阻止授粉后叶片衰老的 ＱＴＬ
为定位参与调控玉米阻止授粉后叶片衰老速度

的 ＱＴＬꎬ我们利用 ｗｗｗ.ｍａｉｚｅｇｄｂ. ｏｒｇ 上已有的 Ｂ７３
与 Ｍｏ１７ 遗传图谱ꎬ针对其中的未覆盖标记的区段

开发 ＩｎＤｅｌ 分子标记ꎬ饱和遗传图谱ꎬ获得包含１ ６００
个标记位点的覆盖玉米基因组６ ４０５.００ ｃＭ 的遗传

图谱ꎮ 通过完备区间作图ꎬ以 ＬＯＤ ＝ ３􀆰 ００ 为阈值ꎬ
检测到了 １ 个 ＱＴＬ 位点ꎮ 该位点定位于在第 ８ 条

染色体上的 ｂｎｌｇ２０４６ 和 ｇｔａ１０１ｄ ２ 个标记之间ꎬＬＯＤ
值为 ３􀆰 ６４ꎮ 这 ２ 个标记在染色体上的遗传距离为

５􀆰 ００ ｃＭꎬ物理距离约为 ３􀆰 ５３ Ｍｂꎮ 该区段对表型的

贡献率为 １２􀆰 ４７％(图 １)ꎮ

图 １　 阻止授粉后叶片衰老的 ＱＴＬ 定位

Ｆｉｇ.１　 ＱＴＬ ｍａｐｐｉｎｇ ｆｏｒ ｐｏｌｌｉｎａｔｉｏｎ￣ｐｒｅｖｅｎｔｉｏｎ ｏｎ ｌｅａｆ ｓｅｎｅｓｃｅｎｃｅ

２.３　 利用 ＢＳＲ￣Ｓｅｑ 定位参与调控阻止授粉后叶片

衰老的位点

　 　 为进一步验证遗传数据得出的 ＱＴＬ 位点ꎬ我们

挑选 ２ 种表型差异最明显的植株共 ２０ 株进行 ＲＮＡ￣
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Ｓｅｑ 检测ꎬ将得出的序列信息组装后进行 ＢＳＲ￣Ｓｅｑ
关联分析ꎮ 结果(图 ２)显示ꎬ在第 ８ 条染色体的

１１５ ３０４ ０２４~１１９ ７７２ ２３５ ｂｐ 区段与授粉阻止后叶

片衰老性状的相关性最好ꎬ该区段物理距离为 ４􀆰 ４７

Ｍｂꎮ 这与我们使用遗传标记定位出的 ＱＴＬ 位点在

基因组上的位置基本重合ꎬ证明之前的 ＱＴＬ 定位是

准确的ꎬ参与调控该表型的基因很可能位于这个区

段内ꎮ

图中每个点表示一个 ＳＮＰ 位点ꎬ黑线为通过曲线拟合产生的趋势线ꎮ
图 ２　 与阻止授粉后叶片衰老关联的染色体

Ｆｉｇ.２　 Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｐｏｌｌｉｎａｔｉｏｎ￣ｐｒｅｖｅｎｔｉｏｎ ｏｎ ｌｅａｆ ｓｅｎｅｓｃｅｎｃｅ

２.４　 调控授粉阻止后叶片衰老 ＱＴＬ 区域基因预测

根据玉米 Ｂ７３ 基因组 ＱＴＬ 信息ꎬ位于标记 ｂｎ￣
ｌｇ２０４６ 与标记 ｇｔａ１０１ｄ 之间ꎬ物理距离为 ３􀆰 ５３ Ｍｂꎬ
包含 ８５ 个基因ꎮ 这些基因编码的蛋白包括转录因

子、激酶、转运蛋白、跨膜受体等多种类型ꎮ 基于已

有的研究结论ꎬ我们挑选了一些可能的候选基因

(表 １)ꎮ 这些基因分为 ３ 类ꎬ第 １ 类编码 ＷＲＫＹ 家

族 或 类 ＷＲＫＹ 家 族 转 录 因 子ꎬ 包 括

ＧＲＭＺＭ２Ｇ０３４４２１ 和 ＧＲＭＺＭ２Ｇ４３２５８３ ２ 个基因ꎮ
第 ２ 类编码泛素降解途径相关蛋白ꎬ包括编码 Ｅ２ 泛

素结合酶的 ＧＲＭＺＭ２Ｇ１３２７５９、ＧＲＭＺＭ２Ｇ００７２７６ 和

编码 Ｅ３ 泛素连接酶的 ＧＲＭＺＭ２Ｇ３２８９８８ꎮ 第 ３ 类

编码参与糖代谢相关蛋白ꎬ包括编码葡萄糖焦磷酸

酶的 ＡＣ１９７７０５. ４ ＿ ＦＧＴ０１１ 和编码蔗糖磷酸酶的

ＧＲＭＺＭ２Ｇ０５５４８９ꎮ
２.５　 Ｂ７３ 与 Ｍｏ１７ 在抽丝前后期的 ｍＲＮＡ 表达谱

分析

　 　 为进一步获得我们定位到区段的基因信息ꎬ
我们从网站 ｗｗｗ.ｍａｉｚｅｇｄｂ.ｏｒｇ 下载了本试验所使

用的重组自交系群体的亲本 Ｂ７３ 与 Ｍｏ１７ 在抽丝

期、抽丝期后 １ 周、和抽丝期后 ２ 周的转录组数

据ꎬ并对定位区段内的基因进行了分析ꎬ结果(图

３)显示ꎬ大部分基因在 ２ 种亲本直接的转录水平

相差不大ꎮ 在我们预测的基因中ꎬ编码类 ＷＲＫＹ
家族转录因子基因 ＧＲＭＺＭ２Ｇ４３２５８３ 在 ３ 个时

期的 Ｍｏ１７ 中转录水平较高ꎬ在 Ｂ７３ 中几乎不转

录ꎮ 编 码 Ｅ２ 结 合 酶 的 ＧＲＭＺＭ２Ｇ００７２７６、
ＧＲＭＺＭ２Ｇ１３２７５９ 在抽丝期的 Ｍｏ１７ 中转录水平

较高ꎬ在 Ｂ７３ 的抽丝期几乎不转录ꎮ 由此我们认

为这 ３ 个基因参与调节阻止授粉后叶片衰老速

度的可能性较大ꎮ

表 １　 参与调控阻止授粉后叶片衰老基因预测结果

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｇｅｎｅｓ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｐｏｌｌｉｎａｔｉｏｎ￣ｐｒｅｖｅｎｔｉｏｎ ｏｎ
ｌｅａｆ ｓｅｎｅｓｃｅｎｃｅ

　 基因 ＩＤ 编码蛋白 参与代谢途径

ＧＲＭＺＭ２Ｇ０５５４８９ 蔗糖磷酸酶 糖代谢

ＡＣ１９７７０５.４＿ＦＧＴ０１１ ＵＤＰ￣葡萄糖焦磷酸化酶 糖代谢

ＧＲＭＺＭ２Ｇ３２８９８８ Ｅ３ 泛素连接酶 ２６Ｓ￣蛋白酶体

ＧＲＭＺＭ２Ｇ１３２７５９ Ｅ２ 泛素结合酶 ２６Ｓ￣蛋白酶体

ＧＲＭＺＭ２Ｇ００７２７６ 类 Ｅ２ 泛素结合酶 ２６Ｓ￣蛋白酶体

ＧＲＭＺＭ２Ｇ０３４４２１ ＷＲＫＹ 家族转录因子 未知

ＧＲＭＺＭ２Ｇ４３２５８３ 类 ＷＲＫＹ 家族转录因子 未知
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图中黑白颜色深浅表示表达量的高低ꎬ白色表示最低表达ꎬ黑色表示最高表达ꎮ ａ:Ｂ７３ 抽丝期ꎻｂ:Ｍｏ１７ 抽丝期ꎻｃ:Ｂ７３ 抽丝期后 ７ ｄꎻｄ:Ｍｏ１７
抽丝期后 ７ ｄꎻｅ:Ｂ７３ 抽丝期后 １４ ｄꎻｆ:Ｍｏ１７ 抽丝期后 １４ ｄꎮ

图 ３　 不同时期 ＱＴＬ 所在区段基因的转录水平分析

Ｆｉｇ.３　 Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅｓ ｌｏｃａｔｅｄ ｏｎ ＱＴＬ ａｔ ａｎｄ ａｆｔｅｒ ｓｉｌｋｉｎｇ

３　 讨 论

获得高产、高质量的玉米品种一直是玉米育种

的目标ꎮ 由于延迟叶片衰老速度有利于提高玉米的

最终产量ꎬ因此获得能够降低叶片衰老速度的品种

具有较大的应用价值[２０]ꎮ 尽管 Ｃｅｐｐｉ 等[１７] 的研究

结果显示阻止授粉后的叶片衰老性状在 Ｂ７３×Ｂ１４Ａ
的 Ｆ２代群体中分离比符合显性单基因控制的情形ꎬ
但由于玉米的基因组较复杂ꎬ叶片衰老的表型也会

受环境因素的影响ꎬ与该表型关联的基因或 ＱＴＬ 位

点一直未能找到ꎮ 本研究选择 ２ 年独立试验表型一

致的株系作为群体ꎬ最大限度排除了环境因素对表

型的影响ꎬ并通过遗传学和转录组序列关联分析 ２
种方法ꎬ分别独立定位到了同一个基因组区段ꎬ降低

了不确定性ꎮ
植物叶片衰老过程中ꎬ氮元素被运送至籽粒ꎬ被

用于籽粒中的蛋白质合成[２ꎬ ２１￣２３]ꎮ 许多情况下ꎬ由
于籽粒消失ꎬ叶片中的氮元素输出减少ꎬ氮元素积累

增加ꎬ会使得叶片延迟衰老ꎮ 但在玉米中ꎬ虽然籽粒

形成受阻后叶片中的氮元素输出减少ꎬ积累增加ꎬ叶
片是否会延迟衰老在不同品种中的情况却各不相

同ꎮ Ｙａｎｇ 等[７]的研究结果发现ꎬ如果套袋阻止授粉

后玉米氮的重新利用效率受到较大影响ꎬ叶片的衰

老会发生延迟ꎬ如果影响不大ꎬ叶片的衰老与正常授
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粉的植株相比没有显著差别或者提早发生ꎬ但是叶

片衰老与氮元素重新利用率高低的相关性只有

０􀆰 ７２ꎬ暗示氮元素的积累可能不是叶片是否会发生

早衰的决定因素ꎬ还有其他因素参与调控该性状ꎮ
我们所定位到的区段中没有发现与氮元素积累

或转运直接相关的基因ꎮ 转录组分析结果表明ꎬ玉
米的授粉被阻止后ꎬ其转录组数据的变化与拟南芥

中糖诱导衰老的转录组数据分析结果非常相似ꎬ因
此推测玉米的授粉被阻止后产生的早衰现象可能是

由于过多的糖分积累所造成的[９]ꎮ 由此推测ꎬ如果
考虑糖分积累状况可能会提高两者的相关性ꎮ 在我

们所定位到的区段中ꎬ发现了 ２ 个编码参与糖代谢

途径相关蛋白的基因ꎬ分别是编码葡萄糖焦磷酸酶

的 ＡＣ１９７７０５. ４ ＿ ＦＧＴ０１１ 和 编 码 蔗 糖 磷 酸 酶 的

ＧＲＭＺＭ２Ｇ０５５４８９ꎮ 尽管转录组分析结果显示ꎬ在
Ｂ７３ 和 Ｍｏ１７ 中这 ２ 个基因的转录水平没有显著差

异ꎬ但仍可能参与调控该性状ꎮ 在拟南芥中ꎬＷＲＫＹ
家族转录因子参与衰老机制的触发[１]ꎬ转录组数据

显 示ꎬ 编 码 类 ＷＲＫＹ 家 族 转 录 因 子 基 因

ＧＲＭＺＭ２Ｇ４３２５８３ 在抽丝期、抽丝期后 １ 周和抽丝

期后 ２ 周的 Ｂ７３ 中几乎没有转录ꎬ而在这 ３ 个时期

Ｍｏ１７ 中均有一定转录ꎬ增加了该基因参与调控阻止

授粉后叶片衰老性状的可能性ꎮ 叶片的衰老过程伴

随着蛋白等大分子物质迅速降解ꎬ泛素￣蛋白酶体系

统(Ｕｂｉｑｕｉｔｉｎ￣ｐｒｏｔｅａｓｏｍｅ ｓｙｓｔｅｍꎬ ＵＰＳ)是细胞内蛋

白质降解的主要途径之一ꎮ 在我们所定位到的区段

中ꎬ发现编码 Ｅ２ 结合酶基因 ＧＲＭＺＭ２Ｇ００７２７６ 和

ＧＲＭＺＭ２Ｇ１３２７５９ 的转录水平在 Ｂ７３ 与 Ｍｏ１７ 抽丝

期的差异较大ꎬ暗示这些基因参与调控阻止授粉后

叶片衰老性状的可能性也比较高ꎮ
Ｙａｎｇ 等[７]发现ꎬ当正常授粉被阻止后ꎬ对玉米

叶片中氮元素的重新利用率影响不大的品种中氮元

素很可能被转移至茎秆、根等其他部位ꎮ 相对的ꎬ对
叶片中的氮重新利用率影响较大的品种中氮元素在

没有籽粒的情况下ꎬ无法较好转移至根茎等部位ꎮ
因此ꎬ叶片在授粉被阻止后是否发生早衰暗示了不

同品种对氮元素的分配倾向和调控能力ꎮ 这些分配

倾向和调控能力的不同是由大量基因差异造成ꎬ所
以将这个性状作为杂交育种的依据ꎬ很可能会提高

杂种产量ꎮ
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８３６￣８４５.
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３５７王元琮等:调控玉米阻止授粉后叶片衰老的 ＱＴＬ 定位




