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　 　 摘要:　 茎秆穿刺强度是衡量玉米茎秆机械强度和抗倒伏能力的重要指标之一ꎬ本研究以衍生于糯玉米自交系

衡白 ５２２ 和通系 ５ 的 １９８ 个重组自交系为试验材料ꎬ对茎秆穿刺强度进行数量性状位点(ＱＴＬ)分析和基因组选择研

究ꎮ 单个环境 ＱＴＬ 分析共检测到 ４ 个控制糯玉米茎秆穿刺强度的 ＱＴＬꎬ每个 ＱＴＬ 的表型变异贡献率均小于 １０􀆰 ００％ꎬ
且仅在单个环境中被检测到ꎻ多个环境 ＱＴＬ 分析共检测到 ８ 个 ＱＴＬ 与环境互作ꎬ其加性效应总共可解释 ２４􀆰 ６４％的表

型变异ꎬ加性效应与环境互作贡献率为 １７􀆰 ５１％ꎻ上位性 ＱＴＬ 分析共检测到 ４ 对 ＱＴＬ 与 ＱＴＬ 互作ꎬ可解释 ８􀆰 ２５％的表

型变异ꎮ 基因组选择中ꎬ当训练群体占群体总数的 ８０％ꎬ随机选择 ５００ 个标记即可获得较高的预测准确性ꎻ但是根据

单个环境 ＱＴＬ 分析结果ꎬ选择机率常用对数值排名前 ２００ 的标记ꎬ即可大幅度提高基因组选择预测准确性ꎮ
关键词:　 糯玉米ꎻ 茎秆穿刺强度ꎻ 数量性状位点ꎻ 基因组选择

中图分类号:　 Ｓ５１３　 　 　 文献标识码:　 Ａ　 　 　 文章编号:　 １０００￣４４４０(２０２４)０７￣１１９１￣０８

ＱＴＬ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ｇｅｎｏｍｉｃ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｒｉｎｄ ｐｅｎｅｔｒｏｍｅｔｅｒ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｉｎ
ｗａｘｙ ｍａｉｚｅ

ＺＨＡＮＧ Ｈｕｉｍｉｎ１ꎬ　 ＺＨＡＮＧ Ｓｈｕｙｕ１ꎬ　 ＳＯＮＧ Ｘｕｄｏｎｇ１ꎬ　 ＺＨＡＮＧ Ｚｈｅｎｌｉａｎｇ１ꎬ　 ＬＵ Ｈｕｈｕａ１ꎬ　 ＣＨＥＮ Ｇｕｏｑｉｎｇ１ꎬ２ꎬ　
ＨＡＯ Ｄｅｒｏｎｇ１ꎬ　 ＭＡＯ Ｙｕｘｉａｎｇ１ꎬ　 ＳＨＩ Ｍｉｎｇｌｉａｎｇ１ꎬ　 ＸＵＥ Ｌｉｎ１ꎬ２ꎬ　 ＺＨＯＵ Ｇｕａｎｇｆｅｉ１

(１.Ｊｉａｎｇｓｕ Ｙａｎｊｉａｎｇ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ Ｎａｎｔｏｎｇ ２２６０１２ꎬ Ｃｈｉｎａꎻ ２.Ｊｉａｎｇｓｕ Ｃｏｌｌａｂｏｒａｔｉｖｅ Ｉｎｎｏｖａｔｉｏｎ Ｃｅｎｔｒｅ ｆｏｒ Ｍｏｄｅｒｎ Ｃｒｏｐ Ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎꎬ
Ｎａｎｊｉｎｇ ２１００９５ꎬ Ｃｈｉｎａ)

　 　 Ａｂｓｔｒａｃｔ:　 Ｒｉｎｄ ｐｅｎｅｔｒｏｍｅｔｅｒ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ (ＲＰＲ) ｉｓ ａｎ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｉｎｄｅｘ ｔｈａｔ ｃａｎ ｂｅ ｕｓｅｄ ｔｏ ｍｅａｓｕｒｅ ｍｅｃｈａｎｉｃａｌ
ｓｔｒｅｎｇｔｈ ａｎｄ ｌｏｄｇｉｎｇ￣ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｃａｐａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｍａｉｚｅ ｓｔａｌｋ. Ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙꎬ ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ １９８ ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔ ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅｓ ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ
ｆｒｏｍ ｗａｘｙ ｍａｉｚｅ ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅｓ Ｈｅｎｇｂａｉ ５２２ ａｎｄ Ｔｏｎｇｘｉ ５ ｗｅｒｅ ｕｓｅｄ ａｓ ｔｅｓｔ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｔｏ ｐｅｒｆｏｒｍ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔ ｌｏｃｕｓ
(ＱＴＬ) ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ｇｅｎｏｍｉｃ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ (ＧＳ) ｓｔｕｄｙ ｏｆ ＲＰＲ. Ｆｏｕｒ ＱＴＬｓ ｆｏｒ ｗａｘｙ ｍａｉｚｅ ＰＲＰ ｗｅｒｅ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｂｙ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ ｅｎ￣
ｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ＱＴＬ ａｎａｌｙｓｉｓꎬ ａｎｄ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｏｆ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｅａｃｈ ＱＴＬ ｗａｓ ｂｅｌｏｗ １０􀆰 ００％ ａｎｄ ｗａｓ ｄｅｔｅｃｔｅｄ

ｏｎｌｙ ｉｎ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ. Ｅｉｇｈｔ ＱＴＬｓ ｗｅｒｅ ｄｅｔｅｃｔｅｄ
ｔｏ ｉｎｔｅｒａｃｔ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ｂｙ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ
ＱＴＬ ａｎａｌｙｓｉｓꎬ ｔｈｅ ａｄｄｉｔｉｖｅ ｅｆｆｅｃｔ ｃｏｕｌｄ ｅｘｐｌａｉｎ ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ
２４􀆰 ６４％ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎｓꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｏｆ
ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ａｄｄｉｔｉｖｅ ＱＴＬ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ｗａｓ
１７􀆰 ５１％. Ｆｏｕｒ ｐａｉｒｓ ｏｆ ＱＴＬ￣ＱＴＬ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ ｗｅｒｅ ｄｅｔｅｃ￣
ｔｅｄ ｂｙ ｅｐｉｓｔａｔｉｃ ＱＴＬ ａｎａｌｙｓｉｓꎬ ｗｈｉｃｈ ｃｏｕｌｄ ｅｘｐｌａｉｎ ８􀆰 ２５％
ｏｆ ｔｈｅ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ. Ｉｎ ＧＳꎬ ｗｈｅｎ ｔｈｅ ｔｒａｉｎｉｎｇ ｐｏｐ￣
ｕｌａｔｉｏｎ ｓｉｚｅ ｏｃｃｕｐｉｅｄ ８０％ ｏｆ ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｉｚｅꎬ ａ
ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ ｈｉｇｈ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ａｃｃｕｒａｃｙ ｃｏｕｌｄ ｂｅ ｏｂｔａｉｎｅｄ ｂｙ

１９１１



ｓｅｌｅｃｔｉｎｇ ５００ ｍａｒｋｅｒｓ ｒａｎｄｏｍｌｙ. Ｈｏｗｅｖｅｒꎬ ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ａｃｃｕｒａｃｙ ｃｏｕｌｄ ｂｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｍｐｒｏｖｅｄ ｂｙ ｕ￣
ｓｉｎｇ ｔｏｐ ２００ ｍａｒｋｅｒｓ ｆｏｒ ｌｏｇａｒｉｔｈｍ ｏｆ ｏｄｄｓ ｖａｌｕｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＱＴＬ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ:　 ｗａｘｙ ｍａｉｚｅꎻ ｒｉｎｄ ｐｅｎｅｔｒｏｍｅｔｅｒ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅꎻ ＱＴＬ(ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔ ｌｏｃｕｓ)ꎻ ｇｅｎｏｍｉｃ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ

　 　 倒伏是玉米生产中一种常见的现象ꎬ每年可造

成５％~ ２０％的产量损失[１]ꎮ 引起玉米倒伏的原因

有多种ꎬ外因主要包括强风、暴雨等恶劣天气以及不

合理的田间管理和栽培措施等ꎬ内因主要是品种自

身的茎秆机械强度ꎮ 提高茎秆机械强度可以有效降

低倒伏率ꎬ而玉米茎秆穿刺强度是衡量茎秆机械强

度的重要指标之一[２￣３]ꎮ
为了获得可用于玉米茎秆穿刺强度遗传改良的分

子标记ꎬ国内外学者利用不同的遗传群体ꎬ鉴定到大量

控制玉米茎秆穿刺强度的数量性状位点(ＱＴＬ)ꎬ也证

实玉米茎秆穿刺强度遗传基础复杂ꎬ由微效多基因控

制[４￣５]ꎮ Ｆｌｉｎｔ￣Ｇａｒｃｉａ 等[１]于 ２００３ 年首次报道了玉米茎

秆穿刺强度ＱＴＬ 的定位ꎬ该研究利用４ 个 Ｆ２代群体ꎬ通
过 ６ 个环境表型的鉴定ꎬ检测到 ３６ 个茎秆穿刺强度

ＱＴＬꎮ Ｐｅｉｆｆｅｒ 等[５] 通过联合连锁和关联分析ꎬ鉴定到

１４１ 个与玉米茎秆穿刺强度显著关联的遗传位点ꎮ Ｌｉ
等[６]利用 ２ 个重组自交系群体ꎬ在玉米第 ３ 染色体定

位到 １ 个茎秆穿刺强度主效 ＱＴＬ———ｑＲＰＲ３￣１ꎬ通过单

倍型分析ꎬ将 ｑＲＰＲ３￣１ 缩小至 ３.１ Ｍｂ 的物理区间ꎮ
Ｚｈａｎｇ 等[７]利用多位点全基因组关联分析ꎬ检测到 ４８
个与玉米茎秆穿刺强度显著关联的遗传位点ꎮ Ｚｈａｎｇ
等[８]利用图位克隆和关联分析ꎬ克隆了玉米茎秆强度

基因 ｓｔｉｆｆ１ꎬ其启动子区有 １ 个 ２７.２ ｋｂ 的转座子插入ꎬ
可降低该基因表达量ꎬ导致茎秆细胞壁纤维素和木质

素含量提高ꎬ进而提高玉米茎秆穿刺强度和机械强度ꎮ
Ｘｕ 等[９]利用候选基因关联分析和突变体分析验证了

ＺｍＮＲ２调控玉米茎秆穿刺强度的生物学功能ꎮ
传统的分子标记辅助选择(ＭＡＳ)依赖于 ＱＴＬ 的

准确性ꎬ且对效应值较大的 ＱＴＬ 选择效果较好ꎬ不能

有效选择微效的 ＱＴＬ[１０]ꎮ 得益于高通量测序技术的

发展ꎬＭｅｕｗｉｓｓｅｎ 等[１１] 于 ２００１ 年提出了基因组选择

(ＧＳ)的概念ꎬ即利用全基因组的标记估算育种群体

中个体的育种值ꎬ根据育种值大小进行选择ꎮ 与ＭＡＳ
不同的是ꎬＧＳ 不需要检测显著的 ＱＴＬꎬ而是利用全基

因组的标记进行选择ꎬ这样就可以估算出所有的遗传

效应ꎬ解释全部的遗传变异ꎬ即便是标记微效ꎬ也能估

算出来ꎬ可以大大提高选择效率[１１]ꎮ Ｐｅｉｆｆｅｒ 等[５] 发

现在不同的遗传群体中ꎬ对玉米茎秆穿刺强度进行

ＧＳꎬ预测准确性存在显著差异ꎮ Ｌｉｕ 等[１２]的研究结果

表明ꎬ将与玉米茎秆穿刺强度相关的位点作为固定效

应加入 ＧＳ 数据模型ꎬ可显著提高预测准确性ꎮ
糯玉米是玉米传入中国之后ꎬ在栽培种植过程

中发生变异而产生的一种新类型ꎬ与普通玉米相比ꎬ
其籽粒中的淀粉几乎 １００％为支链淀粉ꎬ具有食用

品质优良、营养价值丰富等特点ꎬ已成为老百姓菜篮

子的重要食源[１３]ꎮ 抗倒性是糯玉米重要育种目标

之一ꎬ然而上述研究均是以普通玉米为研究对象ꎬ对
糯玉米茎秆穿刺强度的 ＱＴＬ 分析和 ＧＳ 研究鲜有报

道ꎮ 本研究拟利用糯玉米骨干自交系衡白 ５２２×通
系 ５ 衍生的重组自交系群体ꎬ在 ３ 个环境中鉴定群

体的茎秆穿刺强度ꎬ检测控制糯玉米茎秆穿刺强度

的 ＱＴＬꎬ分析 ＱＴＬ 与环境互作效应及上位性效应ꎬ
并探究 ＧＳ 在茎秆穿刺强度遗传改良中的应用潜

力ꎬ以期为糯玉米抗倒品种的选育提供参考ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验材料与基因型分析

试验材料为以衡白 ５２２ 和通系 ５ 为亲本ꎬ采用

单籽粒传递法ꎬ连续自交 ７ 代构建的 １ 个包含 １９８
个家系的重组自交系群体[１４]ꎮ

利用 Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ ｍｉｃｒｏａｒｒａｙ ＣＧＭＢ５６Ｋ ＳＮＰ Ａｒｒａｙ
基因芯片分析双亲和重组自交系群体的基因型ꎬ获
得１２ ２６８个高质量且在双亲之间存在差异的单核苷

酸多态性位点(ＳＮＰ)ꎬ将共分离的 ＳＮＰ 标记视为一

个 ｂｉｎꎬ利用 ＪｏｉｎＭａｐ４.０ 软件ꎬ将 ｂｉｎ 作为标记ꎬ利用

Ｋｏｓａｍｂｉ 算法计算标记间的遗传距离ꎬ构建的遗传

图谱包含２ ７０３个 ｂｉｎꎬ遗传图谱总长１ ８７６.２０ ｃＭꎬ平
均遗传距离为 ０􀆰 ７３ ｃＭ[１４]ꎮ
１.２　 田间试验与表型鉴定

田间试验分别于 ２０１７ 年(Ｅ１)、２０１８ 年(Ｅ２)和
２０１９ 年(Ｅ３)在江苏沿江地区农业科学研究所如皋薛

窑试验基地(３２°２３′Ｎꎬ１２０°３３′Ｅ)进行ꎬ共 ３ 个环境ꎮ
每个环境的田间试验均采用随机区组设计ꎬ２ 次重

复ꎬ单行区ꎬ行长 ３􀆰 ０ ｍꎬ行距 ０􀆰 ６ ｍꎬ每行种植 １２ 株ꎮ
茎秆穿刺强度测定参考 Ｆｌｉｎｔ￣Ｇａｒｃｉａ 等[１] 的方

法ꎬ在玉米授粉 １４ ｄ 后ꎬ每行选取长势一致的玉米 ８
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株ꎬ利用浙江拓普仪器有限公司生产的植物茎秆强

度测定仪 ＹＹＤ￣１Ａꎬ将横截面积为 １.０ ｍｍ２的测头从

茎秆的短轴方向垂直刺入地上部第三节间中部ꎬ读
取并记录试验数据ꎮ
１.３　 表型数据分析

表型数据分析采用 Ｒ ４.０.２ 软件(ｈｔｔｐｓ: / ｗｗｗ.ｒ￣
ｐｒｏｊｅｃｔ.ｏｒｇ / )完成ꎮ 利用 ｐｓｙｃｈ 包 ｄｅｓｃｒｉｂｅ 语言(ｈｔ￣
ｔｐｓ: / / ＣＲＡＮ.Ｒ￣ｐｒｏｊｅｃｔ. ｏｒｇ / ｐａｃｋａｇｅ ＝ ｐｓｙｃｈ) 计算群

体的平均值、标准差、最小值、最大值、峰度和偏度

等ꎬ使用 ｃｏｒｒ.ｔｅｓｔ 语言计算不同环境之间的相关系

数ꎻ利用 ｓｔａｔｓ 包 Ｓｈａｐｉｒｏ. ｔｅｓｔ 语言(ｈｔｔｐｓ: / / ｓｔａｔ. ｅｔｈｚ.
ｃｈ / Ｒ￣ｍａｎｕａｌ / Ｒ￣ｐａｔｃｈｅｄ / ｌｉｂｒａｒｙ / ｓｔａｔｓ / ) 进 行 Ｗ 测

验ꎻ利用 ｌｍｅ４ 包[１５] ｌｍｅｒ 语言进行方差分析ꎮ
性状单环境广义遗传率计算参照公式 Ｈ２ ＝σ２

ｇ /
(σ２

ｇ＋σ２
ｒ / ｒ) ×１００％ꎬ多环境广义遗传率计算参照公

式 Ｈ２ ＝σ２
ｇ / (σ２

ｇ ＋σ２
ｇｅ / ｎ＋σ２

ｒ / ｎｒ) ×１００％ꎬ其中 σ２
ｇ为基

因型方差、σ２
ｇｅ为基因型与环境互作方差、σ２

ｒ 为误差

方差ꎬｎ 为环境数ꎬｒ 为重复数[１６]ꎮ 每个家系的最佳

线性无偏预测值(ＢＬＵＰ)采用 ｌｍｅ４ 包[１５] 中的 ｌｍｅｒ
语言估算ꎮ
１.４　 ＱＴＬ 分析

ＱＴＬ 分析利用 ＱＴＬ ＩｃｉＭａｐｐｉｎｇ ４.１ 软件中的完备

区间作图法(ＩＣＩＭ) [１７] 完成ꎬ在 ０􀆰 ０５ 显著性水平ꎬ通
过１ ０００次排列ꎬ确定机率常用对数(ＬＯＤ)值ꎬ其余参

数为默认值ꎮ 单个环境 ＱＴＬ 分析利用 ＢＩＰ 功能模块

中的 ＩＣＩＭ￣ＡＤＤ 完成ꎬ用于检测控制茎秆穿刺强度的

ＱＴＬꎻ多个环境 ＱＴＬ 分析利用 ＭＥＴ 功能模块中的

ＩＣＩＭ￣ＡＤＤ 完成ꎬ用于检测 ＱＴＬ 与环境互作(ＱＥＩ)ꎻ上
位性 ＱＴＬ 分析利用 ＭＥＴ 功能模块中的 ＩＣＩＭ￣ＥＰＩ 完
成ꎬ用于检测 ＱＴＬ 与 ＱＴＬ 之间的互作(ＱＱＩ)ꎮ
１.５　 基因组选择

利用 Ｒ ４.０.２ 软件中 ｒｒＢＬＵＰ 包构建 ｒｒＢＬＵＰ 模

型[１８]并进行 ＧＳꎬ预测准确性定义为预测值与真实

值之间的皮尔逊相关系数[１９]ꎮ
１)在训练群体大小方面ꎬ设置不同的群体大小

作为训练群体进行 ＧＳꎬ分别选取群体中 １０％、２０％、
３０％、４０％、５０％、６０％、７０％、８０％和 ９０％的材料作为

训练群体ꎬ其余的材料作为测试群体ꎬ重复 １００ 次ꎬ
标记数目为２ ７０３个ꎮ

２)在标记密度方面ꎬ首先分别随机选择 ２５ 个、
５０ 个、１００ 个、２００ 个、３００ 个、４００ 个、５００ 个、６００
个、７００ 个、８００ 个、９００ 个和１ ０００个标记进行 ＧＳꎬ其
次根据单环境 ＱＴＬ 分析中每个标记的 ＬＯＤ 值ꎬ从大

到小排序ꎬ依次选取排名前 ２５、５０、１００、２００、３００、
４００、５００、６００、７００、８００、９００ 和１ ０００的标记ꎬ群体中

８０％的材料作为训练群体ꎬ其余 ２０％的材料作为测

试群体ꎬ重复 １００ 次ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 群体表型分析

通过 ３ 个环境的表型鉴定ꎬ亲本衡白 ５２２ 的茎

秆穿刺强度显著高于通系 ５ 的茎秆穿刺强度(表
１)ꎮ 不同环境下ꎬ茎秆穿刺强度具有较大的变异幅

度(表 １)ꎬ不同基因型之间存在极显著差异(表 ２)ꎬ
表现出丰富的遗传变异ꎮ 茎秆穿刺强度在群体中呈

连续变异ꎬ偏度和峰度均介于－１.００~ １􀆰 ００ꎬＷ 值很

大(Ｐ>０􀆰 ０５)(表 １)ꎬ符合正态分布ꎬ表现出数量性

状特征ꎬ适合进行 ＱＴＬ 定位ꎮ 相关性分析结果表

明ꎬ茎秆穿刺强度在各环境之间呈极显著正相关ꎬ但
相关系数较小(表 ３)ꎬ且环境方差(４􀆰 ８８)达到极显

著水平ꎬ基因型与环境之间存在极显著的互作

(６􀆰 ７４)ꎬ表明茎秆穿刺强度易受环境影响ꎮ 各环境

中性状的广义遗传率较大ꎬ均高于 ６０􀆰 ００％(表 ２)ꎬ
表明基因加性方差是表型变异的主要因素ꎮ

表 １　 双亲及重组自交系群体茎秆穿刺强度统计分析

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｒｉｎｄ ｐｅｎｅｔｒｏｍｅｔｅｒ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｉｎ ｂｉ￣ｐａｒｅｎｔｓ ａｎｄ ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔ ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

环境

亲本茎秆穿刺强度(Ｎ / ｍｍ２)

衡白 ５２２ 通系 ５

重组自交系群体

茎秆穿刺强度
(Ｎ / ｍｍ２)

变幅
(Ｎ / ｍｍ２) 峰度 偏度 Ｗ 值

Ｅ１ ３６.２３±１.０３ａ ２６.５８±１.１７ｂ ３１.５５±４.０６ ２１.９８~４１.４３ －０.２３ ０.１５ ０.９８

Ｅ２ ３７.３５±１.８６ａ ３１.４３±２.８３ｂ ３５.２２±４.７６ １９.５５~４６.９５ －０.００ －０.０６ ０.９８

Ｅ３ ２７.９５±２.８３ａ ２１.８１±２.０７ｂ ２８.９４±４.１４ ２０.７４~４１.０４ ０.２７ ０.５２ ０.９８

ＢＬＵＰ ３４.８１±４.４３ａ ２５.６８±５.７８ｂ ３１.９０±１.５６ ２８.５７~３５.５４ －０.５８ ０.０５ ０.９７
Ｅ１、Ｅ２、Ｅ３ 分别表示 ２０１７ 年、２０１８ 年、２０１９ 年 ３ 个环境ꎻＢＬＵＰ 表示最佳线性无偏预测ꎻＷ 值表示 Ｓｈａｐｉｒｏ￣Ｗｉｌｋ 值ꎮ 亲本数据后不同小写字母
表示在 ０􀆰 ０１ 水平差异显著ꎮ
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表 ２　 茎秆穿刺强度方差分析及广义遗传率

Ｔａｂｌｅ ２　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｖａｒｉａｎｃｅ ａｎｄ ｂｒｏａｄ￣ｓｅｎｓｅ ｈｅｒｉｔａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｒｉｎｄ
ｐｅｎｅｔｒｏｍｅｔｅｒ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

环境 基因型方差 误差方差
广义遗传率

(％)

Ｅ１ ４.３１∗∗ ４.３６ ６６.４１

Ｅ２ ４.１８∗∗ ４.７２ ６３.９１

Ｅ３ ４.３６∗∗ ４.０６ ６８.２３

ＢＬＵＰ ４.８１∗∗ ４.３７ ６１.７９

Ｅ１、Ｅ２、Ｅ３、ＢＬＵＰ 见表 １ 注ꎮ∗∗表示在 ０􀆰 ０１ 水平差异显著ꎮ

表 ３　 不同环境间茎秆穿刺强度相关性分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｒｉｎｄ ｐｅｎｅｔｒｏｍｅｔｅｒ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｉｎ ｄｉｆ￣
ｆｅｒｅｎｔ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ

类别 Ｅ１ Ｅ２ Ｅ３

Ｅ１ １.００

Ｅ２ ０.２０∗∗ １.００

Ｅ３ ０.３０∗∗∗ ０.２７∗∗∗ １.００

Ｅ１、Ｅ２、Ｅ３ 见表 １ 注ꎮ∗∗和∗∗∗分别表示在 ０􀆰 ０１０ 和 ０􀆰 ００１ 水平显著ꎮ

２.２　 ＱＴＬ 分析结果

利用单个环境 ＱＴＬ 分析ꎬ在ＬＯＤ≥３􀆰 ８５ 的条件

下ꎬ检测到 ４ 个控制糯玉米茎秆穿刺强度的 ＱＴＬꎬ分
布在第 ２、第 ４、第 ５ 和第 ８ 染色体ꎬ共解释 ３１.６３％
的表型变异贡献率(表 ４)ꎮ 其中在 Ｅ１ 环境下ꎬ检测

到 １ 个 ＱＴＬ( ｑｗＲＰＲ５)ꎬ在 Ｅ２ 环境下检测到 ３ 个

ＱＴＬ( ｑｗＲＰＲ２、ｑｗＲＰＲ４ 和 ｑｗＲＰＲ８)ꎬ在 Ｅ３ 环境下

和 ＢＬＵＰ 没有检测到 ＱＴＬꎮ
利用多个环境 ＱＴＬ 分析ꎬ在ＬＯＤ≥５􀆰 ２７ 的条件

下ꎬ检测到 ８ 个 ＱＥＩꎬ分布在第 １、第 ２、第 ４、第 ５、第 ８
和第 ９ 染色体ꎬ加性效应总共可解释 ２４􀆰 ６４％的表型

变异ꎬ加性效应与环境互作贡献率为 １７􀆰 ５１％(表 ５)ꎮ
其中单个环境 ＱＴＬ 分析检测到的 ４ 个 ＱＴＬ 均被检测

到ꎬ说明这 ４ 个 ＱＴＬ 与环境存在显著的互作效应ꎮ
利用上位性 ＱＴＬ 分析ꎬ在ＬＯＤ≥５􀆰 ５０ 的条件

下ꎬ检测到 ４ 对 ＱＱＩꎬ位于不同的连锁群ꎬ包括 ８ 个

遗传位点ꎬ可解释１.５８％~ ２􀆰 ８０％的表型变异ꎬ总表

型变异贡献率为 ８􀆰 ２５％(表 ６)ꎮ

表 ４　 单个环境 ＱＴＬ 分析检测到的茎秆穿刺强度 ＱＴＬ
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｈｅ ＱＴＬ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｆｏｒ ｒｉｎｄ ｐｅｎｅｔｒｏｍｅｔｅｒ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｉｎ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ＱＴＬ ａｎａｌｙｓｉｓ

ＱＴＬ
所在
染色
体

标记区间　 　 　 　 　 　 遗传区间
(ｃＭ)

物理位置
(Ｍｂ)

ＬＯＤ 值

Ｅ１ Ｅ２ Ｅ３ ＢＬＵＰ

表型变异贡献率(％)

Ｅ１ Ｅ２ Ｅ３ ＢＬＵＰ

加性效应

Ｅ１ Ｅ２ Ｅ３ ＢＬＵＰ

ｑｗＲＰＲ２ ２ ＳＹＮ３３０７~ＳＹＮ１４４３４ １７３.５０~１７６.０３ １５.２８~１５.９０ ０.２１ ３.９８ ０.９５ ２.０２ ０.４６ ６.４２ １.３２ ４.２５ ０.２８ １.３１ －０.４９ ０.３２

ｑｗＲＰＲ４ ４ ＳＹＮ１１６９５~ＰＺＥ￣１０４０１４４４７ １８.５６~２０.２３ １２.５７~１３.４１ ０.０１ ５.６３ ０.０６ １.２１ ０.０１ ９.０５ ０.０９ ２.５１ －０.０４ －１.５６ －０.１３ －０.２５

ｑｗＲＰＲ５ ５ ＳＹＮ３５４１７~ＰＺＥ￣１０５０６８７１９ １４９.９１~１５０.２５ ６５.１５~７０.０５ ４.３７ ０.６７ ０.３５ １.５０ ６.７７ １.１３ ０.５２ ２.９２ １.２０ ０.５１ ０.３１ ０.２７

ｑｗＲＰＲ８ ８ ＰＺＥ￣１０８０８６４２３~ＰＺＥ￣１０８０９４３６２ １２６.４６~１２７.１４ １４５.３８~１５０.７２ ０.０５ ４.２４ ２.１２ ２.５１ ０.１５ ９.３９ ４.９８ ９.１７ －０.１６ －１.５９ －０.９３ －０.４７
Ｅ１、Ｅ２、Ｅ３、ＢＬＵＰ 见表 １ 注ꎮ 物理位置根据玉米 Ｂ７３ 第 ３ 版本基因组判定ꎮ ＱＴＬ:数量性状位点ꎻ加性效应中ꎬ正值表示来自衡白 ５２２ 的贡献ꎬ
负值表示来自通系 ５ 的贡献ꎮ ＬＯＤ 值:机率常用对数值ꎮ

表 ５　 多个环境 ＱＴＬ 分析检测到的茎秆穿刺强度加性 ＱＴＬ 及其与环境互作效应

Ｔａｂｌｅ ５　 Ａｄｄｉｔｉｖｅ ＱＴＬ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｅｆｆｅｃｔｓ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｆｏｒ ｒｉｎｄ ｐｅｎｅｔｒｏｍｅｔｅｒ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｉｎ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ ＱＴＬ ａｎａｌ￣
ｙｓｉｓ

染色体
位置
(ｃＭ) 标记区间 ＬＯＤ 值

加性效应
贡献率
(％)

加性效应与环境
互作贡献率

(％)
加性效应

１ ５２ ＰＺＥ￣１０１２０９３９１~ＰＺＥ￣１０１２０９０３９ ６.６７ ２.５５ １.９５ －０.４３

２ ３５ ＳＹＮ７４８８~ ＳＹＮ３８２９５ ５.３０ ２.３０ １.２１ －０.４１

２ １４４ ＰＺＥ￣１０２０８５１８８~ ＳＹＮ３９２７ ５.６２ ２.８９ ０.５１ －０.４６

２ １７４ ＳＹＮ３３０７￣ＳＹＮ１４４３４ ６.２４ ２.４１ ３.３８ ０.４２

４ ２０ ＳＹＮ１１６９５~ＰＺＥ￣１０４０１４４４７ ６.８９ ３.１１ ４.７１ －０.４８

５ １５０ ＳＹＮ３５４１７~ＰＺＥ￣１０５０６８７１９ ６.８８ ４.２１ １.７９ ０.５６

８ １２７ ＰＺＥ￣１０８０８６４２３~ＰＺＥ￣１０８０９４３６２ ８.０２ ４.５６ １.９９ －０.５８

９ ３６ ＰＺＥ￣１０９０２４７９７~ＰＺＥ￣１０９０２５４２１ ５.５６ ２.６１ １.９７ ０.４５
加性效应中ꎬ正值表示来自衡白 ５２２ 的贡献ꎬ负值表示来自通系 ５ 的贡献ꎮ ＬＯＤ 值:机率常用对数值ꎮ
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表 ６　 上位性 ＱＴＬ 分析检测到的茎秆穿刺强度 ＱＴＬ 与 ＱＴＬ 互作效应

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｔｈｅ ＱＴＬ ａｎｄ ＱＴＬ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｅｆｆｅｃｔｓ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｆｏｒ ｒｉｎｄ ｐｅｎｅｔｒｏｍｅｔｅｒ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｉｎ ｅｐｉｓｔａｔｉｃ ＱＴＬ ａｎａｌｙｓｉｓ

染色体
位置
(ｃＭ) 标记区间 ＬＯＤ 值

上位性效应
贡献率(％) 上位性效应

２×６ ９０×８５ ＰＺＥ￣１０２１２２７７４~ ＳＹＮ７２０３×ＰＺＥ￣１０６０４２９３４~ＰＺＥ￣１０６０４０８９０ ５.５５ １.５８ －０.４９

３×７ １０×１５ ＰＺＥ￣１０３１８３４３６~ＰＺＥ￣１０３１８５８９０×ＰＺＥ￣１０７１３５４３４~ＰＺＥ￣１０７１３４５８６ ７.８３ ２.８０ ０.６５

４×７ １５×１２０ ＰＺＥ￣１０４００５４８２~ＰＺＥ￣１０４００９２０９×ＰＺＥ￣１０７０５１２７７~ＰＺＥ￣１０７０４５６５９ ５.６８ １.８０ －０.５３

６×８ １２５×２５ ＰＺＥ￣１０６００５２９５~ＰＺＥ￣１０６００１４４５×ＰＺＥ￣１０８００２９１０~ＰＺＥ￣１０８００４３１５ ６.２１ ２.０７ －０.５６
上位性效应中ꎬ正值表示来自衡白 ５２２ 的贡献ꎬ负值表示来自通系 ５ 的贡献ꎮ ＱＴＬ:数量性状位点ꎻＬＯＤ 值:机率常用对数值ꎮ

２.３　 基因组选择结果

利用全基因组的２ ７０３个标记ꎬ以群体中 ８０％的

材料作为训练群体ꎬ其余 ２０％的材料作为测试群

体ꎬ重复 １００ 次ꎬＥ１、Ｅ２、Ｅ３ 和 ＢＬＵＰ 的基因组选择

预测准确性分别为 ０􀆰 １５、 ０􀆰 １４、 ０􀆰 ２１ 和 ０􀆰 ２２ (图

１ａ)ꎬ其标记效应呈正态分布(图 １ｂ)ꎮ 不同环境中

基因组选择预测准确性结果显示ꎬＥ１ 和 Ｅ２ 的基因

组选择预测准确性之间没有显著差异ꎬＥ３ 和 ＢＬＵＰ
的基因组选择预测准确性之间没有显著差异ꎬＥ１、
Ｅ２ 与 Ｅ３、ＢＬＵＰ 的基因组选择预测准确性之间存在

显著差异(图 １ａ)ꎬ说明环境对 ＧＳ 预测准确性有一

定的影响ꎮ 尽管 Ｅ３ 和 ＢＬＵＰ 在单环境 ＱＴＬ 分析中

没有检测到 ＱＴＬꎬ但其 ＧＳ 预测准确性显著高于 Ｅ１
和 Ｅ２ 中的 ＧＳ 预测准确性(图 １ａ)ꎬ可能由于较严

格的阈值ꎬ致使 Ｅ３ 和 ＢＬＵＰ 中丢失的真实微效位点

多于 Ｅ１ 和 Ｅ２ 中丢失的真实微效位点ꎮ 利用 ３ 个

环境的 ＢＬＵＰ 值作为表型值进行 ＧＳꎬ预测准确性均

高于利用单个环境的表型值进行 ＧＳꎬ因此后续分析

中均利用群体的 ＢＬＵＰ 值作为表型进行 ＧＳꎮ

Ｅ１、Ｅ２、Ｅ３、ＢＬＵＰ 见表 １ 注ꎮ ａ:不同环境中基因组选择预测准确性ꎬ不同大写字母表示基因组选择预测准确性在 ０.０１ 水平差异显著ꎻｂ:不
同环境中基因组选择标记效应分布ꎮ
图 １　 不同环境中茎秆穿刺强度基因组选择预测准确性及其标记效应

Ｆｉｇ.１　 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ａｃｃｕｒａｃｙ ａｎｄ ｍａｒｋｅｒ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｇｅｎｏｍｉｃ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｆｏｒ ｒｉｎｄ ｐｅｎｅｔｒｏｍｅｔｅｒ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ

　 　 在训练群体大小方面ꎬ随着训练群体占比逐渐

增大ꎬＧＳ 预测准确性也逐渐提高ꎮ 当训练群体数占

群体总数的比例由 １０％增加到 ７０％时ꎬ预测准确性

缓慢提高ꎬ由 ０􀆰 １０ 上升到 ０􀆰 １８ꎬ当训练群体比例为

８０％时ꎬ预测准确性上升到 ０􀆰 ２２ꎬ当训练群体比例

为 ９０％时ꎬ预测准确性为 ０􀆰 ２３(图 ２)ꎮ
　 　 在标记密度方面ꎬ当随机选取的标记密度从 ２５
个增加到 ２００ 个时ꎬ预测准确性快速提高ꎬ由 ０􀆰 １１
上升到 ０􀆰 １８ꎬ当随机选择 ５００ 个标记时ꎬ预测准确

性为 ０􀆰 ２０ꎬ接近利用 ２ ７０３个标记的预测准确性

(０􀆰 ２２)ꎬ之后随着标记密度的增加ꎬ预测准确性处

于一个稳定水平(图 ３)ꎮ 当根据 ＬＯＤ 值大小选择

标记时ꎬ预测准确性显著高于随机选择相同数目标

记的预测准确性(图 ３)ꎮ 当选择排名前 ２００ 的标记

时ꎬ预测准确性为 ０􀆰 ３７ꎬ与利用全基因组标记得到

的结果相比大幅度提高ꎬ但之后随着标记密度的增

加ꎬ预测准确性处于一个下降的趋势(图 ３)ꎮ

３　 讨 论

本研究在单环境 ＱＴＬ 分析中ꎬ仅在 Ｅ１ 和 Ｅ２ 中

分别检测到 １ 个和 ３ 个控制糯玉米茎秆穿刺强度的

ＱＴＬꎬ而 Ｅ３ 和 ＢＬＵＰ 中没有检测到 ＱＴＬꎮ 第 １ 个可
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能的原因是ꎬ较严格的阈值(３.８５)造成了某些微效

位点丢失[２０]ꎮ 当阈值取常用的 ２.５０ 时ꎬＥ１ 有 ２ 个

ＱＴＬꎬＥ２ 有 ３ 个 ＱＴＬꎬ反而 Ｅ３ 有 ６ 个 ＱＴＬꎬＢＬＵＰ 有

４ 个 ＱＴＬꎮ 但如此低的阈值ꎬ会增加第一类错误发

生的概率ꎮ 因此ꎬ为检测到一定数量可靠的 ＱＴＬꎬ并
降低假阳性率ꎬ尽管 Ｅ３ 和 ＢＬＵＰ 中没有检测到

ＱＴＬꎬ本研究仍选择 ３.８５ 作为阈值ꎮ 与前期研究相

比ꎬ本研究检测到的 ４ 个 ＱＴＬ 均有报道ꎮ ｑｗＲＰＲ２
与 Ｍｅｎｇ 等[２１] 利用 Ｚｈｅｎｇ５８×Ｃｈａｎｇ７￣２ 组配的双单

倍体群体检测到的 １ 个 ＱＴＬ 位置重合ꎬｑｗＲＰＲ４ 的

物理位置与 ｐＱＴＬ４￣１ 相距 ０􀆰 ５ Ｍｂ[１２]ꎬｑｗＲＰＲ５ 区间

内包含 Ｐｅｉｆｆｅｒ 等[５] 检测到的 ８ 个 ＳＮＰ 和 Ｚｈａｎｇ
等[７] 检测到的 ２ 个 ＳＮＰꎬ 且与 ｐＱＴＬ５￣１ 区间重

合[１２]ꎬｑｗＲＰＲ８ 与 ｑＲＰＲ８ 区间重合[２２]ꎮ

不同小写字母表示基因组选择预测准确性在 ０.０１ 水平差异显

著ꎮ
图 ２　 训练群体大小对茎秆穿刺强度基因组选择预测准确性的

影响

Ｆｉｇ.２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｔｒａｉｎｉｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｉｚｅ ｏｎ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ａｃｃｕｒａｃｙ
ｏｆ ｇｅｎｏｍｉｃ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｆｏｒ ｒｉｎｄ ｐｅｎｅｔｒｏｍｅｔｅｒ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

Ａ:Ｒ２５ꎻＢ:Ｔ２５ꎻＣ:Ｒ５０ꎻＤ:Ｔ５０ꎻＥ:Ｒ１００ꎻＦ:Ｔ１００ꎻＧ:Ｒ２００ꎻＨ:Ｔ２００ꎻＩ:Ｒ３００ꎻＪ:Ｔ３００ꎻＫ:Ｒ４００ꎻＬ:Ｔ４００ꎻＭ:Ｒ５００ꎻＮ:Ｔ５００ꎻＯ:Ｒ６００ꎻＰ:Ｔ６００ꎻＱ:
Ｒ７００ꎻＲ:Ｔ７００ꎻＳ:Ｒ８００ꎻＴ:Ｔ８００ꎻＵ:Ｒ９００ꎻＶ:Ｔ９００ꎻＷ:Ｒ１０００ꎻＸ:Ｔ１０００ꎮ Ｒ２５、Ｒ５０、Ｒ１００、Ｒ２００、Ｒ３００、Ｒ４００、Ｒ５００、Ｒ６００、Ｒ７００、Ｒ８００、Ｒ９００ 和

Ｒ１０００ 分别表示随机选择 ２５ 个、５０ 个、１００ 个、２００ 个、３００ 个、４００ 个、５００ 个、６００ 个、７００ 个、８００ 个、９００ 个和１ ０００个标记ꎻＴ２５、Ｔ５０、Ｔ１００、
Ｔ２００、Ｔ３００、Ｔ４００、Ｔ５００、Ｔ６００、Ｔ７００、Ｔ８００、Ｔ９００ 和 Ｔ１０００ 分别表示根据 ＬＯＤ 值大小排名前 ２５、５０、１００、２００、３００、４００、５００、６００、７００、８００、９００
和１ ０００的标记ꎮ

图 ３　 标记密度对茎秆穿刺强度基因组选择预测准确性的影响

Ｆｉｇ.３　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｍａｒｋｅｒ ｄｅｎｓｉｔｙ ｏｎ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ａｃｃｕｒａｃｙ ｏｆ ｇｅｎｏｍｉｃ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｆｏｒ ｒｉｎｄ ｐｅｎｅｔｒｏｍｅｔｅｒ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

　 　 第 ２ 个可能的原因是ꎬＱＴＬ 与环境互作ꎬ即某一

ＱＴＬ 仅在特定环境下表达ꎬ在其他环境下不表达ꎬ或
在某些环境下表达强烈ꎬ而在其他环境下表达较弱ꎬ
或在不同环境中的表现相反[２３￣２４]ꎮ 本研究利用多

环境 ＱＴＬ 分析ꎬ检测到 ８ 个 ＱＥＩꎬ其加性效应的表型

变异总贡献率仅比加性效应与环境互作总贡献率高

７􀆰 １３ 个百分点ꎮ 其中 ４ 个 ＱＥＩ 与单环境 ＱＴＬ 分析

结果的位置重叠ꎬ而这 ４ 个 ＱＴＬ 在单环境分析中仅

在 １ 个环境中被检测到ꎬ且有 ２ 个 ＱＴＬ( ｑＲＰＲ２ 和

ｑＲＰＲ４)与环境互作贡献率大于其加性效应贡献率ꎬ

表明尽管本群体中茎秆穿刺强度具有较高的广义遗

传率ꎬＱＴＬ 与环境互作对表型变异也具有重要作用ꎮ
上位性效应是指非等位基因间相互作用引起的

效应[２５]ꎮ 前期研究结果表明ꎬ上位性效应对玉米茎

秆穿刺强度具有重要作用[１]ꎮ 本研究利用上位性

ＱＴＬ 分析ꎬ检测到 ４ 对 ＱＱＩꎬ共可解释 ８􀆰 ２５％的表型

变异ꎬ 仅约为加性效应表型变异贡献率的 １ / ３
(２４􀆰 ６４％)ꎬ说明本群体中上位性效应对表型变异的

影响较小ꎮ
ＧＳ 是随着现代测序技术发展而来的、一种利用
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覆盖全基因组高密度分子标记进行预测的育种方

法ꎬ比较适合由微效多基因控制的复杂数量性状的

遗传改良[１１]ꎮ 与 ＭＡＳ 相比ꎬＧＳ 不需要检测主效

ＱＴＬꎬ但其预测准确性受多种因素影响ꎬ其中包括群

体大小和标记密度[２６]ꎮ 在研究群体大小对预测准

确性的影响时ꎬ通常会考虑训练群体与测试群体规

模比例ꎮ 本研究发现ꎬ当训练群体的个体数目是测

试群体的 ４􀆰 ０ 倍时ꎬ预测准确性达到最大值ꎮ 该结

果与前人的研究结果有所不同ꎬＧｕｏ 等[２７] 研究玉米

籽粒锌含量时发现ꎬ当训练群体与测试群体大小一

样时ꎬ预测准确性达到最大值ꎬ而 Ｌｉｕ 等[２８] 对玉米

株型、产量等相关性状进行 ＧＳ 时ꎬ发现当训练群体

大小是测试群体的 ３􀆰 ０ 倍时ꎬ可实现最高水平的预

测ꎮ 这种情况可能是使用群体大小和目标性状不同

导致的ꎮ
ＧＳ 的基本原理是假设所有分子标记中至少有

１ 个标记与所有控制目标性状的 ＱＴＬ /基因处于连

锁不平衡状态[１１]ꎬ通过提高标记密度可以确保功能

标记被充分覆盖ꎬ进而提高预测准确性ꎮ 本研究结

果表明ꎬ当随机选择 ５００ 个标记时ꎬ预测准确性与利

用全基因组标记得到的结果接近ꎬ这与利用双亲群

体对玉米穗腐病[２９]、雄穗相关性状[３０] ＧＳ 的结果相

似ꎮ 根据 ＱＴＬ 分析结果ꎬ选择与茎秆强度相关的标

记ꎬ可以显著提高预测准确性ꎬ尤其是选择排名前

２００ 的标记ꎬ预测准确性较利用全基因组标记得到

的结果显著提高ꎬ但之后随着标记密度的增加ꎬ预测

准确性不升反降ꎮ 在玉米穗行数 ＧＳ 分析中也得到

了相似的结果[３１]ꎮ 上述结果说明ꎬ一方面通过增加

标记密度可以提高预测准确性ꎬ选择与茎秆强度相

关的标记ꎬ可以在较少的标记密度下ꎬ实现较高水平

的预测ꎻ另一方面若是标记数目太多ꎬ可能因为标记

的随机效应ꎬ影响预测准确性ꎮ 因此ꎬ利用 ＱＴＬ 定

位或全基因组关联分析结果ꎬ选择适当的标记数目ꎬ
可以在提高预测准确性的同时ꎬ降低检测成本ꎮ
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