
江苏农业学报(Ｊｉａｎｇｓｕ Ｊ.ｏｆ Ａｇｒ.Ｓｃｉ.)ꎬ２０２１ꎬ３７(２):２８９￣２９５
ｈ ｔｔｐ: / / ｊ ｓ ｎ ｙ ｘ ｂ. ｊａ ａ ｓ.ａ ｃ.ｃ ｎ

徐运林ꎬ房　 浩ꎬ周柏宇ꎬ等. 甜玉米种质资源种子性状全基因组关联分析[Ｊ].江苏农业学报ꎬ２０２１ꎬ３７(２):２８９￣２９５.
ｄｏｉ:１０.３９６９ / ｊ.ｉｓｓｎ.１０００￣４４４０.２０２１.０２.００３

甜玉米种质资源种子性状全基因组关联分析

徐运林ꎬ　 房　 浩ꎬ　 周柏宇ꎬ　 易月明ꎬ　 王长进ꎬ　 程昕昕ꎬ　 余海兵
(安徽科技学院农学院ꎬ安徽 凤阳 ２３３１００)

收稿日期:２０２０￣０７￣２８
基金项目:国家自然科学基金委员会应急管理项目(３１４４００６６)ꎻ安

徽省高校自然科学研究重大项目(ＫＪ２０１９ＺＤ５７)ꎻ安徽科

技学院稳定人才项目

作者简介:徐运林(１９９６－)ꎬ女ꎬ安徽岳西人ꎬ硕士研究生ꎬ主要从事玉

米遗传育种方面的研究ꎮ (Ｅ￣ｍａｉｌ)ｘｕｙｕｎｌｉｎ０８２５＠ １６３.ｃｏｍ
通讯作者:程昕昕ꎬ(Ｅ￣ｍａｉｌ)ｃｈｅｎｇｘｉｎ０９０１＠ １６３.ｃｏｍ

　 　 摘要:　 粒长、粒宽、粒厚、百粒质量是影响玉米籽粒产量的重要性状ꎬ本研究主要统计分析了 １００份甜玉米种质资源

的粒长、粒宽、粒厚和百粒质量等 ４个种子性状ꎬ并利用３７ ２９７个单核苷酸多态性(ＳＮＰ)标记位点关联分析了控制甜玉米

种子性状的重要位点ꎮ 结果表明ꎬ１００份甜玉米种质资源种子性状具有丰富的遗传多样性ꎬ性状变异幅度比较大ꎬ其中粒

长为４.６５~１０􀆰 ４３ ｍｍꎬ粒宽为５􀆰 １３~９􀆰 ４２ ｍｍꎬ粒厚为２􀆰 ０４~７􀆰 ５０ ｍｍꎬ百粒质量为４􀆰 ５１~２０􀆰 ０９ ｇꎻ表型变异分析发现ꎬ百粒质

量的变异系数最大ꎬ为 ３２􀆰 ６０％ꎬ粒宽的变异系数最小ꎬ为 １０􀆰 ６１％ꎬ且 ４个籽粒性状的频率分布曲线基本符合正态分布ꎮ 相

关性分析结果表明ꎬ粒长、粒宽、粒厚与百粒质量呈极显著正相关ꎬ粒长与粒厚呈极显著负相关ꎮ 全基因组关联分析共检

测到控制 ４个种子性状的 ７５个 ＳＮＰ 标记位点ꎬ其中有 １７个 ＳＮＰ 标记位点与粒长性状有关ꎬ２４个 ＳＮＰ 标记位点与粒宽性

状有关ꎬ１１个 ＳＮＰ 标记位点与粒厚性状有关ꎬ２３个 ＳＮＰ 标记位点与百粒质量性状有关ꎮ
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　 　 甜玉米(Ｓｗｅｅｔ ｃｏｒｎ)是一种重要的果蔬作物ꎬ又
称甜质型玉米 (Ｚｅａ ｍａｙｓ)ꎬ其籽粒中含有较高含量

的水溶性多糖、粗脂肪、淀粉、多种游离氨基酸和维生

素[１]ꎬ主要是由胚乳中 ｓｕ１、ｓｕ２、ｓｈ１、ｓｈ２、ｓｈ４等控制糖

分的基因发生突变获得的材料[２]ꎮ
种质资源是研究生物遗传的重要材料ꎬ利用种质

资源多样性ꎬ可使群体内有更多的重组交换ꎬ创造新

的种质类型ꎬ进而在分子水平上精确定位ꎬ也可检测

多个目标性状和等位基因ꎬ为后续的育种工作提供研

究基础[３￣５]ꎮ 关联分析以连锁不平衡为基础ꎬ将变异

基因整合到一起ꎬ可分为全基因组关联研究(ＧＷＡＳ)
和候选基因关联分析[６]ꎮ 全基因组关联研究指用一

定数目的单核苷酸多态性(ＳＮＰ)分子标记对目标群

体中的各个试验材料进行全基因组范围内的检测分

析ꎬ再用相关软件对分子标记多态性和表型性状的数

据进行关联分析ꎬ从而得到与表型性状变异相关联的

分子标记[７]ꎮ 近年来ꎬＧＷＡＳ 分析已在水稻[８]、亚
麻[９]、小麦[１０]、大麦[１１]等作物上得到广泛应用ꎮ

ＳＮＰ(Ｓｉｎｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ)即单核苷

酸多态性ꎬ主要是指基因组上单个核苷酸发生的突

变[５]ꎮ ＳＮＰ 以较高的遗传稳定性、数量大、代表性

强、易于实现自动化分析以及性价比高的特点迅速

替代 ＳＳＲ 成为新一代分子标记ꎮ 史亚兴等[１２] 利用

１ ０３１个 ＳＮＰ 标记将 ３９ 份甜玉米自交系划分为 ５ 个

类群ꎻＢｅｌ􀆩 等[１３]利用８ ５９０个 ＳＮＰ 标记定位到控制

玉米籽粒脂肪酸含量的候选基因 ｆａｄ２ꎻ２０１３ 年ꎬ
Ｙａｎｇ 等[１４]利用 ５２７ 份玉米自交系关联定位到控制

玉米籽粒油分的 ７４ 个显著位点ꎻＲａｓｈｉｄ 等[１５] 利用

３６８ 个玉米自交系关联定位到高粱霜霉病的 ２６ 个

ＳＮＰ 位点ꎮ 而有关甜玉米种子粒型性状关联分析的

研究鲜见报道ꎬ因此ꎬ本研究利用安徽科技学院玉米

工程技术研究中心 １００ 份甜玉米种质资源统计分析

粒长、粒宽、粒厚和百粒质量 ４ 个性状ꎬ并利用

３７ ２９７个 ＳＮＰ 分子标记进行 ＧＷＡＳ 分析ꎬ为解析控

制甜玉米种子性状的位点提供理论支持ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验材料

本研究主要采用 ２０１８ 年、２０１９ 年安徽科技学院凤

阳校区雷达山实验基地所种植的 １００ 份甜玉米自交系

育种资源进行试验ꎮ １００ 份甜玉米材料为 Ｍ６１０(红)、
Ｆ９１ＧＴ８￣４￣１、１４Ｔ４、Ｆ９１０ＧＴ８￣４￣１/ Ｑ２６７、１０２９ 黑￣１￣２￣３、泰

鲜泰￣１、ＭＳ１０￣１、Ｑ８(父)、３１０２(母)、ＹＮＴ４８、ＹＮＴ６￣２、
９３５７、 Ｑ７(母)、１５ＮＫＹ２３８、圣甜 １６９￣２、宫玉甜 ７ 号￣３、１５
美玉甜 ００７、ＦＰＴ１６１、３１７４、ＹＮＴ７￣１(白)、斯达甜 ２２１￣１、
云甜王 ９ 号￣１０、ＹＮＴ１１、上海 Ｔ、ＹＮＴ５０￣２、ＹＮＴ１９￣２、
Ｅ１３４(白)、金甜 ２ 号(母)、秦甜 ９８￣４、ＭＳ９￣１、Ｆ９１０ＧＴ８￣
４￣１、Ｅ５２(白)、Ｅ６６￣２、１６ 粤甜 １６ 号、１５ＨＴ０２１３Ｘ 夏王、
Ａ３８￣１１、１６Ｈ 沪 甜 ２ 号、 晶 甜￣１￣１、 Ｅ４６￣１、 １２ＨＴ０２２、
ＴＢＦ３１０９、Ｅ３６、云南玉 ９ 号￣４、１６ 筑甜 ２１３、筑甜 ２１３￣亲、
ＢＦ２１０１(白)、Ｅ２７￣２、夏王(母)、广(甜糯)０７、Ｑ１１(母)、
Ｑ１０(父)、１５ 白甜￣１￣１、Ｔ１８(母)、Ｅ２３￣１、ＨＴ０６０、ＦＴ１１、
ＳＨ￣Ｘ、Ｔ２０ 嘉 (母)、 １６ 黄 Ｔ、 Ｍ６１０ (黄)、 １４ 花 甜、
ＹＷ１６０２、尖叶团粒、ＦＴ４、ＸＳＪＤ１０、广甜( )￣２￣２、黑 ＣＳＢ
(母)、１６ＨＴ０１(父)、金甜 ２ 号(父)、黄甜￣２１￣８、Ｑ２６７、
ＨＴ２、Ｔ１６(母)、奥弗兰(ＳＯ)、引外甜、３１７６、ＢＦ３１０９、
１４ＷＴＸ１０、仲鲜甜￣２、６２８(父)、夏王(父)、ＧＳ１￣１、１０４８、
１９ＦＴ１３５、夏王(母)、ＴＢ０１０￣３、广甜 ２ 号、Ｔ３５８(母)、
１４ＡＴＱＴ、Ｔ４、１２ＨＴ００￣１￣黑、华珍(母)、２４９７ 黄、Ｆ９１０ＧＴ８￣
４￣１/ Ｑ２６７、１２ＨＴ０７３￣４￣１ (黄)、１２ＨＴ０７３￣２、Ｑ２６７/夏王、
１４Ｔ２￣１、广甜(父)、粉红甜￣１￣２ꎮ
１.２　 试验方法

１.２.１　 测定方法 　 在甜玉米自交系果穗吐丝前进

行套袋ꎬ抽雄散粉后人工辅助授粉ꎬ待成熟后ꎬ收获ꎬ
晒干ꎬ脱粒ꎬ取 ３ 个果穗中部种子混合备用ꎬ分别称

量其种子的百粒质量ꎬ设置 ３ 次重复ꎬ再从中各取

２０ 粒大小、形状相似ꎬ健康饱满的种子ꎬ测量粒长、
粒宽、粒厚(使用游标卡尺)ꎬ最后以每次重复的平

均值作为所调查籽粒性状的值ꎮ
１.２.２　 表型变异分析和相关性分析　 利用 ＳＰＳＳ Ｓｔａ￣
ｔｉｓｔｉｃｓ ２２ 统计分析软件和 Ｅｘｃｅｌ ２０１６ 统计分析 １００ 份

甜玉米自交系的粒长、粒宽、粒厚和百粒质量 ４ 个种

子性状ꎬ计算最大值、最小值、平均数、标准差、变异系

数ꎬ绘制正态分布图ꎬ并对 ４ 个性状进行相关性分析ꎮ
１.２.３　 全基因组关联分析　 采用 ＴＡＳＳＥＬ ２.１ 软件

中的一般线性模型(ＱꎬＧＬＭ)ꎬ分别对 ４ 个种子性状

进行全基因组关联分析ꎬ推断出 ＳＮＰ 标记与各个性

状之间存在的关联性ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 １００ 份甜玉米材料的群体结构分析

选取过滤后的 ＳＮＰ 标记进行群体结构分析(图
１)发现:当 Ｋ 为 ２ 时ꎬ对应的△Ｋ 最大ꎬ然后△Ｋ 迅

速下降并趋于平缓ꎬ因此可以将这 １００ 份甜玉米材
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料划分为 ２ 个亚群ꎬ其中亚群 １ 包括 ９２ 份种质ꎬ亚 群 ２ 包括 ８ 份种质ꎮ

ａ:随着 Ｋ 值的增加ꎬ△Ｋ 的变化情况ꎻｂ:每 １ 份材料属于 ２ 个亚群的概率ꎮ
图 １　 甜玉米自交系的群体结构分析

Ｆｉｇ.１　 Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｓｗｅｅｔ ｍａｉｚｅ ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅｓ

２.２　 表型变异分析

从表 １ 可知ꎬ１００ 份甜玉米种子的粒长、粒宽、
粒厚和百粒质量等 ４ 个性状的差异比较大ꎬ其中粒

长的变幅为４.６５~１０􀆰 ４３ ｍｍꎬ均值为 ７􀆰 ８７ ｍｍꎬ标准

差为 １􀆰 ２２ ｍｍꎻ粒宽的变幅为５.１３~ ９􀆰 ４２ ｍｍꎬ标准

差为 ０􀆰 ７９ ｍｍꎻ粒厚的变幅为２.０４~ ７􀆰 ５０ ｍｍꎬ标准

差为 ０􀆰 ９３ ｍｍꎻ百粒质量的变幅为４.５１~ ２０􀆰 ０９ ｇꎬ标
准差 为 ３􀆰 １２ ｇꎻ 百 粒 质 量 的 变 异 系 数 最 大

(３２􀆰 ６０％)ꎬ粒宽的变异系数最小(１０􀆰 ６１％)ꎮ 从图

２ 来看ꎬ４ 个性状的频率分布曲线基本符合正态分

布ꎬ表现出数量性状特征ꎬ说明粒长、粒宽、粒厚和百

粒质量的遗传受多基因控制ꎬ进一步表明 １００ 份甜

玉米自交系具有较丰富的遗传多样性ꎬ可为甜玉米

育种提供丰富的亲本材料ꎮ

表 １　 １００ 份甜玉米自交系 ４ 个种子性状的变异分析

Ｔａｂｌｅ １　 Ｖａｒｉａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｆｏｕｒ ｇｒａｉｎ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ １００ ｓｗｅｅｔ ｍａｉｚｅ
ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅｓ

性状
粒长
(ｍｍ)

粒宽
(ｍｍ)

粒厚
(ｍｍ)

百粒质量
(ｇ)

最大值 １０.４３ ９.４２ ７.５０ ２０.０９　

最小值 ４.６５ ５.１３ ２.０４ ４.５１

平均数 ７.８７ ７.４４ ３.７７ ９.５７

标准差 １.２２ ０.７９ ０.９３ ３.１２
粒长、粒宽、粒厚、百粒质量的变异系数分别为 １５. ５０％、１０. ６１％、
２４􀆰 ６８％、３２.６０％ꎮ

图 ２　 １００ 份甜玉米自交系种子 ４ 个性状的频率分布

Ｆｉｇ.２　 Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｆｏｕｒ ｇｒａｉｎ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ １００ ｓｗｅｅｔ ｍａｉｚｅ ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅｓ
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２.３　 相关性分析

１００ 份甜玉米自交系种子的粒长、粒宽、粒厚和

百粒质量等性状的皮尔逊相关性分析结果表明ꎬ百
粒质量与粒长、粒宽、粒厚均表现为极显著正相关ꎬ
粒长与粒厚表现为极显著负相关ꎬ粒长、粒厚与粒宽

的相关性均不显著(表 ２)ꎮ

表 ２　 １００ 份甜玉米自交系种子 ４ 个性状表型数据的相关性分析

Ｔａｂｌｅ ２ 　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｄａｔａ ｏｆ ｆｏｕｒ ｇｒａｉｎ
ｔｒａｉｔｓ ｉｎ １００ ｐａｒｔｓ ｏｆ ｓｗｅｅｔ ｍａｉｚｅ ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅｓ

性状
相关系数

粒长 粒宽 粒厚 百粒质量

粒长 １.０００

粒宽 －０.０１９ １.０００

粒厚 －０.２８２∗∗ ０.１８０ １.０００

百粒质量 ０.３９８∗∗ ０.２６０∗∗ ０.２７６∗∗ １.０００
∗∗表示在 ０.０１ 水平显著相关ꎮ

２.４　 关联分析

通过对甜玉米５６ ０００个 ＳＮＰ 标记中连锁不平衡

强度较高(Ｒ２>０􀆰 ３)的标记进行过滤ꎬ得到了３７ ２９７

个 ＳＮＰ 位点ꎬ共检测到 ７５ 个与粒长、粒宽、粒厚和

百粒质量有关的显著位点ꎬ其中控制粒长的有 １７ 个

显著关联位点ꎬ控制粒宽的有 ２４ 个显著关联位点ꎬ
控制粒厚的有 １１ 个显著关联位点ꎬ控制百粒质量的

有 ２３ 个显著关联位点ꎮ
２.４.１　 粒长　 如表 ３ 所示ꎬ在－ｌｇＰ>３ 水平下ꎬ利用

ＧＬＭ￣Ｑ 方法分析得出位于甜玉米 １、３、４、８、１０ 号染

色体上的 １７ 个 ＳＮＰ 位点与粒长性状显著关联ꎬ其
中 在 －ｌｇＰ> ５ 水 平 下ꎬ 位 于 １ 号 染 色 体 上 第

１９ ６１１ ６１９个碱基上的 Ａｆｆｘ￣１１５３３ 是与粒长性状极

显著关联的 ＳＮＰ 位点ꎬ贡献率最大ꎬ为 ２５􀆰 ４９％ꎮ
２.４. ２ 　 粒宽 　 如表 ４ 所示ꎬ利用 ＧＬＭ￣Ｑ 方法在

－ｌｇＰ>３ 水平的 ＧＷＡＳ 分析结果表明ꎬ２４ 个 ＳＮＰ 位

点与粒宽性状相关联ꎬ分别位于第 １、２、３、４、５、８、９、
１０ 号染色体上ꎮ 其中在－ｌｇＰ>４ 水平下ꎬ位于 １ 号

染色体上第２４４ ６３１ ５８１、２８９ ５３８ １５７个碱基上的

Ａｆｆｘ￣９１２８０、Ａｆｆｘ￣１１５３３ 的 ２ 个 ＳＮＰ 位点与粒宽性状

极显著关联ꎬ贡献率分别为 １８􀆰 ４６％、１７􀆰 ３９％ꎮ

表 ３　 ＧＬＭ￣Ｑ 方法下与甜玉米种子粒长性状显著关联的 ＳＮＰ 位点

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓｉｎｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ (ＳＮＰ) ｌｏｃｉ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｇｒａｉｎ ｌｅｎｇｔｈ ｔｒａｉｔ ｏｆ ｓｗｅｅｔ ｍａｉｚｅ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ｇｅｎｅｒａｌ ｌｉｎｅａｒ
ｍｏｄｅｌ (ＧＬＭ) ￣Ｑ ｍｅｔｈｏｄ

序号 ＱＴＬ 序号 ＳＮＰ 染色体 位置 －ｌｇＰ 贡献率(％)

１ ｑＧＬ￣１￣１ Ａｆｆｘ￣１１５３３ １ １９ ６１１ ６１９ ５.１７４ ２５.４９

２ ｑＧＬ￣１０￣１ Ａｆｆｘ￣９０２２６ １０ ３２ １５０ ５４６ ４.４６０ １９.０８

３ ｑＧＬ￣４￣１ Ａｆｆｘ￣９０２８４ ４ １６１ ３８０ ２６４ ４.４１８ １８.９２

４ ｑＧＬ￣４￣２ Ａｆｆｘ￣９０２２７ ４ １６５ ９２１ ９６０ ４.３７９ １９.４９

５ ｑＧＬ￣１０￣２ Ａｆｆｘ￣１１５３３ １０ ４７ ６４９ ３３２ ４.３６８ １９.０８

６ ｑＧＬ￣４￣３ Ａｆｆｘ￣９１１３３ ４ １６１ １３２ ４０６ ４.３１８ １９.４４

７ ｑＧＬ￣４￣４ Ａｆｆｘ￣９１３２２ ４ １６０ ８１４ ８５７ ４.１４５ １８.２１

８ ｑＧＬ￣１￣２ Ａｆｆｘ￣９０１２６ １ ４１ ６６４ ３２４ ４.０１０ １７.３３

９ ｑＧＬ￣１０￣３ Ａｆｆｘ￣９０７８５ １０ １２９ １５８ ５１８ ４.００９ １８.００

１０ ｑＧＬ￣４￣５ Ａｆｆｘ￣９０４８１ ４ １６１ ７８５ ５３０ ３.８５２ １８.２４

１１ ｑＧＬ￣４￣６ Ａｆｆｘ￣９１１０５ ４ １７４ ４６２ ７１７ ３.８８５ １６.８４

１２ ｑＧＬ￣８￣１ Ａｆｆｘ￣９０２８３ ８ １３９ ３７３ ４６２ ３.８４０ １６.８２

１３ ｑＧＬ￣１０￣４ Ａｆｆｘ￣９０８２３ １０ ４７ １６１ ４１３ ３.８１８ １６.９０

１４ ｑＧＬ￣４￣７ Ａｆｆｘ￣９０１９６ ４ １６１ ０３９ ８６４ ３.８１０ １６.５５

１５ ｑＧＬ￣４￣８ Ａｆｆｘ￣９０６８７ ４ １４６ １３９ ３２５ ３.８００ １６.７０

１６ ｑＧＬ￣１￣３ Ａｆｆｘ￣９００８５ １ ２６４ ０６４ ２９１ ３.７２２ １６.３５

１７ ｑＧＬ￣３￣１ Ａｆｆｘ￣９０１１９ ３ １９９ ５０１ ３１５ ３.７０５ １６.１３
ＱＴＬ:数量性状座位ꎻＳＮＰ:单核苷酸多态性ꎮ

２９２ 江 苏 农 业 学 报 　 ２０２１ 年 第 ３７ 卷 第 ２ 期



２.４. ３ 　 粒厚 　 如表 ５ 所示ꎬ 在 －ｌｇＰ> ５ 水平的

ＧＷＡＳ 分析结果表明ꎬ１１ 个 ＳＮＰ 位点与粒厚性状相

关联ꎬ分别位于第 ２、３、４、１０ 号染色体上ꎬ其中在

－ｌｇＰ>６ 水平下ꎬ检测到 ５ 个 ＳＮＰ 位点与粒厚性状极

显著相关ꎬ分别位于 ３ 号染色体上第１４０ ８６８ ０７８、

８８ ３８４ ６０１、１４０ ２８５ ３６７、５７ ７６２ ０１３个碱基上的 Ａｆ￣
ｆｘ￣９０８３９、Ａｆｆｘ￣９０５０５、Ａｆｆｘ￣９０１７８、Ａｆｆｘ￣９００７５ 处和第 ４
号染色体第２００ ９６３ ６８５碱基上的 Ａｆｆｘ￣９０１１０ꎬ贡献

率分 别 为 ２７􀆰 ９７％、 ２７􀆰 ５３％、 ２５􀆰 ７９％、 ２５􀆰 ３６％ 和

２５􀆰 ３７％ꎮ

表 ４　 ＧＬＭ￣Ｑ 方法下与甜玉米种子粒宽性状显著关联的 ＳＮＰ 位点

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｓｉｎｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ (ＳＮＰ) ｌｏｃｉ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｇｒａｉｎ ｗｉｄｔｈ ｔｒａｉｔ ｏｆ ｓｗｅｅｔ ｍａｉｚｅ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ｇｅｎｅｒａｌ ｌｉｎｅａｒ
ｍｏｄｅｌ (ＧＬＭ) ￣Ｑ ｍｅｔｈｏｄ

序号 ＱＴＬ 序号 ＳＮＰ 染色体 位置 －ｌｇＰ 贡献率(％)

１ ｑＧＷ￣１￣１ Ａｆｆｘ￣９１２８０ １ ２４４ ６３１ ５８１ ４.２９９ １８.４６

２ ｑＧＷ￣１￣２ Ａｆｆｘ￣１１５３３ １ ２８９ ５３８ １５７ ４.０２３ １７.３９

３ ｑＧＷ￣１￣３ Ａｆｆｘ￣９０５８２ １ ２４８ ４１０ ５２４ ３.５９２ １５.６８

４ ｑＧＷ￣１￣４ Ａｆｆｘ￣９１１６９ １ ２４３ ０８０ ５３２ ３.５３３ １５.４４

５ ｑＧＷ￣５￣１ Ａｆｆｘ￣９０５２７ ５ １ ９０２ １３０ ３.５３０ １５.４３

６ ｑＧＷ￣３￣１ Ａｆｆｘ￣９０５４３ ３ １７３ ９３７ ３１４ ３.５０９ １５.３４

７ ｑＧＷ￣８￣１ Ａｆｆｘ￣９０８９０ ８ １３４ １３８ ９２１ ３.３９８ １４.９０

８ ｑＧＷ￣１０￣１ Ａｆｆｘ￣９０２８５ １０ １４７ ５８１ ９５１ ３.３９９ １５.０１

９ ｑＧＷ￣１０￣２ Ａｆｆｘ￣１１５３３ １０ １２３ ０５３ ７５８ ３.３２４ １７.０３

１０ ｑＧＷ￣３￣２ Ａｆｆｘ￣９００９８ ３ １８５ ７０６ ９５７ ３.２８８ １４.４５

１１ ｑＧＷ￣２￣１ Ａｆｆｘ￣９０８１５ ２ １１ ８５０ ５１０ ３.２７６ １４.４１

１２ ｑＧＷ￣１￣５ Ａｆｆｘ￣９０７０３ １ ２４４ ３１１ ７８２ ３.２７５ １４.４０

１３ ｑＧＷ￣４￣１ Ａｆｆｘ￣９０９５６ ４ ２４３ ８４１ ０８４ ３.２４７ １４.２７

１４ ｑＧＷ￣９￣１ Ａｆｆｘ￣９０２３２ ９ ９４ ４３２ ５０９ ３.１６５ １３.９５

１５ ｑＧＷ￣１０￣３ Ａｆｆｘ￣１１５３２ １０ ２２ １７８ ８７７ ３.１４７ １３.８８

１６ ｑＧＷ￣５￣２ Ａｆｆｘ￣９０１９７ ５ ５０ ６６６ ５９７ ３.１２８ １３.８０

１７ ｑＧＷ￣３￣３ Ａｆｆｘ￣９０３７１ ３ １０７ ９３１ ７１６ ３.１２２ １４.１８

１８ ｑＧＷ￣２￣２ Ａｆｆｘ￣１１５３３ ２ ２３４ ４５２ ６３９ ３.１１７ １３.７６

１９ ｑＧＷ￣３￣４ Ａｆｆｘ￣９０２４２ ３ １８５ ６６９ ７０１ ３.１１６ １３.７５

２０ ｑＧＷ￣３￣５ Ａｆｆｘ￣１１５３３ ３ １ ７６２ ６７８ ３.１００ １１.３４

２１ ｑＧＷ￣１０￣４ Ａｆｆｘ￣１１５３３ １０ ８４ １３３ ４９１ ３.０６８ １３.８２

２２ ｑＧＷ￣８￣２ Ａｆｆｘ￣９０２２９ ８ １７０ ２７７ ９４２ ３.０３６ １３.６８

２３ ｑＧＷ￣１￣６ Ａｆｆｘ￣９０５１６ １ ２４３ ０４７ ０８０ ３.０２７ １３.５１

２４ ｑＧＷ￣９￣２ Ａｆｆｘ￣１１５３３ ９ １００ ６９３ ５８１ ３.０１１ １３.４５

ＱＴＬ:数量性状座位ꎻＳＮＰ:单核苷酸多态性ꎮ

２.４.４　 百粒质量　 如表 ６ 所示ꎬ在－ｌｇＰ>４ 水平下ꎬ
利用 ＧＬＭ￣Ｑ 方法分析得出 ２３ 个 ＳＮＰ 位点与百粒

质量性状相关联ꎬ分别位于甜玉米的第 ２、３、４、６、７、
８、９ 号 染 色 体 上ꎬ 其 中 位 于 ７ 号 染 色 体 上 第

１２９ ２３６ ６７４、１２３ １１０ ０１４、１４９ ９４０ ４２０个碱基上的

Ａｆｆｘ￣９０２６５、Ａｆｆｘ￣９１１７０、Ａｆｆｘ￣９０１１３ ３ 个 ＳＮＰ 位点与

百粒质量性状极显著相关ꎬ贡献率分别为 ２５􀆰 ２７％、
２４􀆰 ７７％、２２􀆰 １３％ꎮ

３９２徐运林等:甜玉米种质资源种子性状全基因组关联分析



表 ５　 ＧＬＭ￣Ｑ 方法下与甜玉米种子粒厚性状显著关联的 ＳＮＰ 位点

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｓｉｎｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ (ＳＮＰ) ｌｏｃｉ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｇｒａｉｎ ｔｈｉｃｋｎｅｓｓ ｔｒａｉｔ ｏｆ ｓｗｅｅｔ ｍａｉｚｅ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ｇｅｎｅｒａｌ ｌｉｎ￣
ｅａｒ ｍｏｄｅｌ (ＧＬＭ) ￣Ｑ ｍｅｔｈｏｄ

序号 ＱＴＬ 序号 ＳＮＰ 染色体 位置 －ｌｇＰ 贡献率(％)

１ ｑＧＨ￣３￣１ Ａｆｆｘ￣９０８３９ ３ １４０ ８６８ ０７８ ６.７６９ ２７.９７

２ ｑＧＨ￣３￣２ Ａｆｆｘ￣９０５０５ ３ ８８ ３８４ ６０１ ６.７１２ ２７.５３

３ ｑＧＨ￣３￣３ Ａｆｆｘ￣９０１７８ ３ １４０ ２８５ ３６７ ６.２１９ ２５.７９

４ ｑＧＨ￣４￣１ Ａｆｆｘ￣９０１１０ ４ ２００ ９６３ ６８５ ６.１００ ２５.３７

５ ｑＧＨ￣３￣４ Ａｆｆｘ￣９００７５ ３ ５７ ７６２ ０１３ ６.０９８ ２５.３６

６ ｑＧＨ￣１０￣１ Ａｆｆｘ￣１１５３２ １０ ６３ ５７０ ４２０ ５.６２７ ２４.３２

７ ｑＧＨ￣３￣５ Ａｆｆｘ￣１１５３３ ３ １０５ ７２５ ７８８ ５.１９６ ２２.０６

８ ｑＧＨ￣２￣１ Ａｆｆｘ￣１１５３２ ２ ２８ ８５６ １０９ ５.１６４ ２２.３５

９ ｑＧＨ￣４￣２ Ａｆｆｘ￣９０７８１ ４ ２０５ ４４１ ８９５ ５.１００ ２１.７０

１０ ｑＧＨ￣３￣６ Ａｆｆｘ￣９０３７９ ３ ８８ ９６１ ０２１ ５.０４９ ２１.９２

１１ ｑＧＨ￣３￣７ Ａｆｆｘ￣９１４０２ ３ ８７ ７６５ ４２４ ５.０２９ ２１.４４
ＱＴＬ:数量性状座位ꎻＳＮＰ:单核苷酸多态性ꎮ

表 ６　 与百粒质量性状显著关联的 ＳＮＰ 标记

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｓｉｎｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ (ＳＮＰ) ｌｏｃｉ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｈｕｎｄｒｅｄ￣ｇｒａｉｎ ｗｅｉｇｈｔ ｔｒａｉｔ ｏｆ ｓｗｅｅｔ ｍａｉｚｅ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ｇｅｎ￣
ｅｒａｌ ｌｉｎｅａｒ ｍｏｄｅｌ (ＧＬＭ) ￣Ｑ ｍｅｔｈｏｄ

序号 ＱＴＬ 序号 ＳＮＰ 染色体 位置 －ｌｇＰ 贡献率(％)

１ ｑ１００ＫＷ￣７￣１ Ａｆｆｘ￣９０２６５ ７ １２９ ２３６ ６７４ ６.００１ ２５.２７

２ ｑ１００ＫＷ￣７￣２ Ａｆｆｘ￣９１１７０ ７ １２３ １１０ ０１４ ５.８１０ ２４.７７

３ ｑ１００ＫＷ￣７￣３ Ａｆｆｘ￣９０１１３ ７ １４９ ９４０ ４２０ ５.６６２ ２２.１３

４ ｑ１００ＫＷ￣７￣４ Ａｆｆｘ￣９１０９４ ７ １３０ ８０７ ６３１ ５.７８４ ２０.７５

５ ｑ１００ＫＷ￣７￣５ Ａｆｆｘ￣１１５３３ ７ １ ６００ ９９４ ４９３ ４.６９１ ２０.３３

６ ｑ１００ＫＷ￣６￣１ Ａｆｆｘ￣９０３８０ ６ ７９３ ９０３ ４.４５５ １９.５５

７ ｑ１００ＫＷ￣７￣６ Ａｆｆｘ￣９１１５５３ ７ １３０ ３７３ ２６８ ４.４４１ １９.３８

８ ｑ１００ＫＷ￣９￣１ Ａｆｆｘ￣９０８０４ ９ １８ ７９３ ８４７ ４.４３９ １９.３６

９ ｑ１００ＫＷ￣７￣７ Ａｆｆｘ￣９１１５８ ７ １３１ ５２６ ９７０ ４.４３６ １９.３５

１０ ｑ１００ＫＷ￣８￣１ Ａｆｆｘ￣９１３４６ ８ ２６ ０８８ ０６４ ４.４３１ １９.３３

１１ ｑ１００ＫＷ￣２￣１ Ａｆｆｘ￣９１３６６ ２ １４ ８０８ ９４４ ４.４０４ １９.４１

１２ ｑ１００ＫＷ￣７￣８ Ａｆｆｘ￣１１５３３ ７ １２８ ２６８ ６５９ ４.３９５ １９.３７

１３ ｑ１００ＫＷ￣７￣９ Ａｆｆｘ￣９０９０２ ７ １１ ２２０ ３７３ ４.３８４ １９.１５

１４ ｑ１００ＫＷ￣６￣２ Ａｆｆｘ￣９０３３１ ６ ６６３ ０７９ ４.３６３ １９.０６

１５ ｑ１００ＫＷ￣７￣１０ Ａｆｆｘ￣９１２７７ ７ １２８ ３４５ ６７１ ４.３６１ １９.０６

１６ ｑ１００ＫＷ￣４￣１ Ａｆｆｘ￣９１１７７ ４ ２２０ １５５ ２４６ ４.３１１ １８.８６

１７ ｑ１００ＫＷ￣３￣１ Ａｆｆｘ￣９０６３５ ３ １４７ ８０８ ７７６ ４.３０５ １８.８４

１８ ｑ１００ＫＷ￣２￣２ Ａｆｆｘ￣９０５３９ ２ １２ ９２６ ５８７ ４.３００ １９.００

１９ ｑ１００ＫＷ￣７￣１１ Ａｆｆｘ￣９１２６４ ７ １１ ２２０ ０２５ ４.２８９ １８.６８

２０ ｑ１００ＫＷ￣７￣１２ Ａｆｆｘ￣９０５９１ ７ ２２ ６６５ ７１５ ４.２３０ １９.２５

２１ ｑ１００ＫＷ￣７￣１３ Ａｆｆｘ￣９０８７８ ７ １３１ ６５０ １３９ ４.１９２ １８.３９

２２ ｑ１００ＫＷ￣７￣１４ Ａｆｆｘ￣９１１４８ ７ ５ ４４１ ２８９ ４.１８６ １８.５４

２３ ｑ１００ＫＷ￣４￣２ Ａｆｆｘ￣９０２８３ ４ ２２０ １４３ ５６１ ４.１６８ １８.２９
ＱＴＬ:数量性状座位ꎻＳＮＰ:单核苷酸多态性ꎮ
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３　 讨 论

３.１　 １００ 份甜玉米种质资源 ４ 个籽粒性状的表型变

异分析和相关性分析

　 　 李用财[１６] 的研究结果表明ꎬ玉米产量与百粒质

量呈极显著正相关ꎬ即通过提高百粒质量可以有效提

高玉米产量ꎻ李春雨[１]研究得出 １３３ 份甜玉米自交系

百粒质量的均值为 ２６􀆰 ３１ ｇꎬ变幅为１３.２８~ ４５􀆰 １２ ｇꎮ
本研究结果表明ꎬ１００ 份甜玉米种质资源种子 ４ 个性

状分布曲线基本符合正态分布ꎬ表现出数量性状特

征ꎬ说明粒长、粒宽、粒厚和百粒质量 ４ 个籽粒性状的

遗传受多基因控制ꎮ 相关性分析结果表明ꎬ甜玉米粒

长、粒宽、粒厚与百粒质量呈极显著正相关ꎻ粒长与粒

厚呈极显著负相关ꎬ与粒宽无显著相关性ꎻ粒宽与粒

厚无显著相关性ꎮ 因此ꎬ１００ 份甜玉米自交系 ４ 个籽

粒性状间差异较大ꎬ具有较丰富的遗传多样性ꎬ可为

甜玉米育种提供丰富的亲本材料ꎮ
３.２　 １００ 份甜玉米种质资源 ４ 个种子性状的全基因

组关联分析

　 　 前期一些学者们利用 ＳＮＰ 位点得出控制小麦、水
稻、玉米等主要作物粒型的主要位点[１７￣２０]ꎬ其中ꎬ赵
檀[１７]检测到 ９ 个与小麦百粒质量相关联的位点ꎬＦａｎｇ
等[１９]检测到 ８ 个与水稻粒型相关联的位点ꎬＨｕ 等[２０]

对 ２８２ 份玉米自交系用 ２ ２７１ ５８４ 个 ＳＮＰ 标记检测到

１７ 个耐冷性遗传位点ꎬ李春雨[１] 用一般线性模型

(ＧＬＭ)和混合线性模型(ＭＬＭ)检测到位于第 １、５ 和 ７
号染色体上的 ９ 个与百粒质量相关联的 ＳＮＰ 标记位

点ꎮ 杨宁[５]检测到 ９ 个与玉米粒宽性状相关联的 ＳＮＰ
标记位点ꎮ 本研究经 ＧＷＡＳ 分析共获得 ７５ 个控制甜

玉米种子性状的 ＳＮＰ 标记位点ꎬ其中控制粒长的 ＳＮＰ
标记位点有 １７ 个ꎬ控制粒宽的 ＳＮＰ 标记位点有 ２４ 个ꎬ
控制粒厚的 ＳＮＰ 标记位点有 １１ 个ꎬ控制百粒质量的

ＳＮＰ 标记位点有 ２３ 个ꎬ 在候选区间内共有 ２３１ 个基

因ꎬ找到 ９６ 个候选基因参与玉米种子生长发育ꎬ这些

基因主要与玉米赤霉素(ＧＡｓ)、生长素(ＩＡＡ)、油菜素

内酯(ＢＲｓ)的生物合成和信号转导途径有关ꎮ
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