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关联分析及其在不同分子标记中的应用综述

韩俊杰，王昊龙，李卫华
（石河子大学农学院／新疆生产建设兵团绿洲生态农业重点实验室，新疆石河子８３２００３）

　　摘要：关联分析技术在植物中的应用较晚，近些年才在植物数量性状和植物遗传育种研究中得以应用。关联分析
以连锁不平衡作图（ＬＤｍａｐｐｉｎｇ）为基础，用来鉴定植物性状与目标基因之间的关系。关联分析有很明显的应用优势，
它不仅不需要特殊的构图群体，而且还能够同时对多个基因位点进行检测，精度非常高。由于其良好的实用性，关联

分析技术已经成为国际基因组学的研究热点。介绍了ＬＤ的定义和度量方法，综述了基于分子标记的关联分析在植
物遗传中的应用，并对其在遗传学中的应用和发展作了展望。
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　　关联分析又称连锁不平衡作图（ｌｉｎｋａｇｅｄｉｓｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ
ｍａｐｐｉｎｇ，ＬＤｍａｐｐｉｎｇ），是建立在连锁不平衡的基础上用于鉴
定群体内目标性状与遗传标记相关关系的方法［１］。关联分

析最早在人类疾病的研究中得以应用，并取得了丰硕的成果，

目前在人类不同致病基因方面已有许多成功的报道［２］。在

动物中的应用也相对较多，如在奶牛、鱼、羊、猪、鸡中的应用

等。然而，由于目前对植物基因组 ＬＤ结构的认识还不够全
面，导致关联分析在植物中的应用相对较少［３］。但是，随着

生物信息学、统计学和基因组学技术的快速发展，关联分析也

已成功应用到许多植物上，如玉米、小麦、拟南芥、大麦、大豆

等。近年来，许多植物的全基因组测序已经完成，这极大地促

进了基因组学的发展，特别是近年来大量单核苷酸多态性

（ｓｉｎｇｌｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ，ＳＮＰ）标记的开发，关联分析
在植物关键基因的发掘上更是得到了广泛的应用，可为植物

分子育种提供标记，在国际上已经成为热点研究方向。

关联分析通过群体上的进化历史和重组，可以在序列水

平上来研究复杂的数量性状，因此与其他分析手段相比，关联

分析有其独特的优势：（１）所需时间短，用自然群体作为材
料，不需要专门构建，且有较大的选择范围，相对于数量性状

基因座（ＱＴＬ）至少需要２年以上的群体能节约大量的时间；
（２）检测范围大，同一座位的不同基因可以用来同时检测，而
ＱＴＬ作图只能检测来自双亲的２个等位基因；（３）准确度高，
ＱＴＬ作图精度一般在１０～３０ｃＭ左右，很少能在基因水平上
被标记，而关联分析可达到单基因的水平［４－５］，如Ｇｅｂｈａｒｄｔ等
利用关联分析方法将马铃薯抗晚瘟病基因 ＲＩ定位在０．２ｃＭ
的基因组区段内［６］。在植物相关研究中，由于其杂交方式和

重复类型都可以得到人为有效控制，因此关联分析在植物中

的应用比在动物中的吸引力更高。

作物很多重要的农艺性状（如株高、产量、营养品质和抗
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病性等）都属于数量性状，了解这些数量性状的遗传规律对

作物的改良有重要意义。目前，人们主要是通过全基因组图

谱和ＱＴＬ定位来了解植物数量性状，而关联分析是ＱＴＬ定位
的有效手段，在分子育种中发挥了重要作用。近年来，随着新

一代分子标记———ＳＮＰｓ标记技术的出现以及植物基因组测
序技术日趋成熟，植物遗传学研究已经进入基因组研究时代。

如今，在许多重要作物中都已经应用到关联分析技术［７－８］，不

仅应用到模式植物、三大粮食作物，还在甘蔗、大豆、马铃薯、

甜菜、番茄和向日葵等其他植物中得到大量的应用。

１　关联分析的统计学意义

１．１　ＬＤ连锁不平衡
Ｊｅｎｎｉｎｇｓ于２１世纪初期提出了 ＬＤ这一概念［９］，这是自

然选择中的一种现象。在某一群体中，如果２个等位基因同
时出现的概率与期望值不相同时，那么它们就处于 ＬＤ状态。
连锁不平衡和遗传连锁是不相同的，遗传连锁指的是由于物

理作用而导致的不同位点不分开的现象，而连锁不平衡则是

等位基因间的作用。当２个基因位点紧密连锁时，就会导致
ＬＤ值处在比较高的水平。关联分析是基于 ＬＤ的，对 ＬＤ结
构的了解是关联分析的前提。因此影响ＬＤ的因素同样影响
关联分析的结果，这些因素有选择、突变、重组、遗传漂变、群

体混合等。选择、遗传漂变和群体混合会增加 ＬＤ程度，使关
联分析的精确性降低；而突变和重组由于多态性位点的产生

而破坏ＬＤ状态，因此突变和重组是影响ＬＤ的２个最主要的
因素。标记类型也是 ＬＤ的 １个影响因素，Ｒｅｍｉｎｇｔｏｎ等用
ＳＳＲ标记和ＳＮＰｓ对来自全世界的１０２份常用玉米育种自交
系全基因组标记的ＬＤ大小进行了研究，结果表明 ＳＳＲ标记
检测的ＬＤ水平明显偏高，这说明在反映群体演化中 ＳＳＲ标
记更有说服力［１０］。另外，授粉方式也是影响ＬＤ的因素，一般
而言异花授粉重组率高于自花授粉，其 ＬＤ水平相较于自花
授粉作物要低，所以异化授粉作物作关联分析的效果要好于

自花授粉作物。

１．２　ＬＤ度量
ＬＤ统计的是２个不同位点在实际观测中同时出现的频

率与随机分离时期望同时出现的频率之间的差异，即 Ｄ。假
设有２个连锁的位点Ａ、Ｂ，则Ａ、ａ和Ｂ、ｂ是其４种等位基因，
频率分别为 φＡ、φａ、φＢ、φｂ；ＡＢ、ａＢ、Ａｂ、ａｂ的频率分别为 φＡＢ、
φａＢ、φＡｂ、φａｂ。那么Ｄ的计算公式为：Ｄａｂ＝φＡＢ－φＡφＢ。Ｄ＝０
时，２个基因座位处于连锁平衡状态；Ｄ＝１时，２个基因座完
全关联；０＜Ｄ＜１时，２个基因座处于 ＬＤ状态［１１］。如果只有

２个等位基因位点，通常用Ｄ′、γ２来估计２个座位之间的 ＬＤ
水平。γ２、Ｄ′的计算公式如下：

γ２＝Ｄ２／（φＡφａφＢφｂ）； （１）
Ｄ′＝Ｄ２／ｍｉｎ（φＡφｂ，φａφＢ）（Ｄ＜０）；

或：

Ｄ′＝Ｄ２／ｍｉｎ（φＡφＢ，φａφｂ）（Ｄ＞０）。 （２）
Ｄ′、γ２代表的意义是不同的，它们的取值范围都是０～１。

Ｄ′仅包括重组史，对于一些稀有的等位基因来说，Ｄ′可能比较
大，有较高的ＬＤ水平。在小样本研究中，由于这４种等位基
因相互组合的可能性较小，Ｄ′不能准确反映群体 ＬＤ水平。
γ２包括重组史、突变史，γ２可以反映标记是否与 ＱＴＬ有关，

因此在关联分析中通常用 γ２来表示群体的 ＬＤ水平［１２］。而

在实际的统计过程中，发生的频率低于０．０５或０．１的变异基
本上都是可以忽略不计的。

由于不同作物群体的 ＬＤ程度是不同的，而这恰恰是影
响关联分析有效性的主要因素。对 ＬＤ结构有效利用，变异
位点与表型性状关联，作出更加精确的高分辨率图谱，在生物

基因组的研究上意义重大。在关联分析研究中，ＬＤ弱的群体
找到与目的基因连锁的标记相对较为容易，易于实现精确作

图；ＬＤ强的群体，找到与目标基因紧密连锁的标记较为困难，
不易于实现精确作图。

２　关联分析的研究方法

目前关联分析常用的研究方法有２种：全基因组扫描和
候选基因途径。全基因组扫描是在标记水平上对一些突变位

点进行扫描，这些突变位点可能造成表型变异；而候选基因途

径则是通过统计分析将那些与目标性状相关的等位基因从种

质资源中挖掘出来，是在基因序列水平上进行的。

２．１　全基因组扫描的关联分析
在全基因组范围内对分子标记进行扫描，将所得分子标

记数据与表型性状进行关联分析。本方法需要的标记密度很

高，如大量的简单序列重复（ＳＳＲ）、ＳＮＰ标记等，但是不需要
对研究对象再作任何假设，直接对全基因组的ＤＮＡ变异进行
研究。但是全基因组关联分析花费巨大、耗时较多，目前完成

起来困难重重。

对野生甜菜的研究是全基因组关联分析的最早应用［１３］。

在试验中发现，甜菜抽薹基因 Ｂ与４４０个扩增片段长度多态
性（ＡＦＬＰ）标记中的２个显著相关，并且存在１个与Ｂ基因紧
密连锁的标记。这一结果表明，关联分析可以用来发掘与目

的基因连锁的分子标记。此后越来越多的人通过关联分析的

手段在全基因组水平上对不同作物的不同性状进行分析，以

期发掘出与性状紧密连锁的标记位点。Ｈｕａｎｇ等对水稻进行
全基因组关联分析，在９５０个品种中分别检测出３２、１０个与
开花期、产量性状显著相关的位点［１４］。Ｗｅｎｇ等用４１１０１个
ＳＮＰ对２８４个玉米自交系进行全基因组关联分析，鉴定出
１０５个与株高相关的遗传位点，并借助关联分析进行精心作
图，实现了抗玉米丝黑穗病主效位点精细定位［１５］。张焕欣等

同样用４１１０１个 ＳＮＰ标记对２０３份玉米自交系进行全基因
组关联分析，发现９个与穗行数显著关联的ＳＮＰ［１６］。连锁分
析、关联分析都可以进行 ＱＴＬ定位，而连锁分析检测到的
ＱＴＬ数目一般少于关联分析；２种方法检测到的 ＱＴＬ在位置
上有相当一部分具有一致性。这也表明，进行全基因组的关

联分析是对植物数量性状研究的一条有效途径。由于全基因

组关联分析可以同时对很多个基因位点进行检测，并且不需

要对特定的基因位点进行假设，因此全基因组关联分析可以

大大减少所需成本，加快植物分子育种的研究进程。

２．２　候选基因的关联分析
候选基因的关联分析对性状的表型鉴定数据和候选基因

的多态性进行关联分析，将对目标性状有贡献的等位基因从

基因水平上发掘出来，一般涉及候选基因的功能预测。这需

要对目标基因有一定的了解，目前应用比较多，特别是在多基

因控制的性状（如抗病性、抗逆性）研究中具有十分重要的
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作用。

候选基因关联分析在植物上的应用起步较晚。２００１年，
Ｔｈｏｒｎｓｂｅｒｒｙ等第１次将关联分析应用到对玉米基因的研究
中［１７］，这意味着关联分析可用于验证基因功能和发掘新基

因，为植物数量性状研究提供了新的思路。基于候选基因关

联分析在玉米上的研究或许能作为典型代表。Ｔｉａｎ等为鉴定
影响玉米花期性状的遗传位点，选用含５０００个重组自交系
（ＲＩＬ）的玉米巢式作图群体作关联分析，成功鉴定出其候选
基因［１８］。Ｓａｌｖｉ等对参与玉米开花期的基因 Ｖｇｔ１也进行了基
于候选基因策略的关联分析［１９－２０］。在研究与淀粉代谢有关

的关键酶基因及其核苷酸 ＬＤ的基础上，Ｗｉｌｓｏｎ等选择６个
基因的不同区域进行关联分析，发现有４个与玉米籽粒各成
分和淀粉糊化特性的一些指标呈显著相关［２１］。于永涛运用

候选基因关联分析法，选出了９４份能代表我国玉米核心种质
的自交系，采用关联分析方法鉴定候选基因 ｒａｂ１７并成功检
测到６个与表型性状相关的位点［２２］。Ｒａｖｅｌ等以控制高分子
谷蛋白亚基的２个ＱＴＬ位点为候选基因，对１１３份小麦进行
关联分析，发现其中１个 ＱＴＬ位点与所测性状存在显著关
联［２３］。Ｚｈｅｎｇ等使用７个与小麦品质相关的候选基因对９６
份小麦栽培种和高代品系进行关联分析发现，个体亲缘关系

分析可以起到改进小麦品质性状关联分析的效果［２４］。另外，

基于候选基因的关联分析在大麦、高粱、棉花、番茄等作物中

也多见报道。

对于全基因组序列已经获得的材料，可以先通过 ＱＴＬ把
候选基因在基因序列上的位置缩小，然后利用生物信息学手

段排除多的冗余序列，再对候选基因进行关联分析，这样就可

以比较快速地找到目标性状的候选基因。

３　基于分子标记的关联分析及在植物研究中的应用

　　全基因组关联分析需要大量的分子标记，随着许多物种
测序工作的逐步完成，各种标记类型的大量开发，关联分析在

鉴定植物数量性状上将表现出更大的应用潜力。目前，已有

很多分子标记在植物性状关联分析中得到成功应用。

３．１　ＡＦＬＰ标记与关联分析
在植物研究中，首次运用全基因组扫描方法进行关联分

析的是２００１年 Ｈａｎｓｅｎ等对野生甜菜生长习性的研究［１３］。

２００４年，Ｋｒａａｋｍａｎ等对春大麦品种产量特征作关联分析时，
发现所用的２３６个ＡＦＬＰ标记中有８个与产量相关联，有５个
与产量稳定性相关联［２５］。在 ２００６年，Ｋｒａａｋｍａｎ等又利用
１４８份春大麦栽培种的部分性状与ＡＦＬＰ标记进行 ＬＤ作图，
找到与性状对应的标记位点，证明 ＬＤ作图是寻找标记位点
的另一种重要途径［２６］。王蕾等以２１５份芝麻核心种质为材
料进行芝麻素、芝麻酚林与 ＳＳＲ、ＡＦＬＰ、ＳＲＡＰ标记的关联分
析，发现３３个标记位点与供试群体的芝麻素、芝麻酚林极显
著关联，与芝麻酚林极显著关联的８个位点中有１个 ＡＦＬＰ
标记［２７］。杨鑫雷等以陆地棉和海岛棉为材料，设计 ２０对
ＡＦＬＰ引物，共发现有１２５个位点，用这些位点与不同的农艺
性状进行关联，发现有１５个位点与不同的性状有着显著相关
性，其中 ６个 ＡＦＬＰ位点可以用于分子标记辅助育种［２８］。

ＡＦＬＰ标记用到的选择引物较少，并且可以在短时间内检测
大量的位点，作为一种高密度标记系统，结合关联分析应用

时，可以作为全基因组作图和基因定位的一种补充手段，依然

具有很大的应用价值。

３．２　限制性片段长度多态性（ＲＦＬＰ）标记与关联分析
由于ＲＦＬＰ分子标记有限，因此其应用也是有限的，只能

作为一种初级工具使用。Ｂｅｅｒ等利用６４个燕麦地方品种分
析１３个ＱＴＬ区域的ＲＦＬＰ位点与表型的相关性，在未考虑群
体结构的前提下检测到了较多的显著关联［２９］。ＲＦＬＰ虽然应
用有限，但是其结果稳定、重复性好，在关联分析中应用时，仍

然可以作为分子标记辅助育种的手段。而且在鉴定外源染色

体、确定易位系的易位断点、定位外源基因和水稻籼粳分类及

度量籼粳分化程度等方面也有很好的应用。

３．３　ＳＳＲ标记与关联分析
ＳＳＲ标记在关联分析中的应用较多，在不同的作物中都

有大量应用，并取得了丰硕的研究成果。２００６年，Ｆｌａｖｉｏ等为
了验证已开发的１８个 ＳＳＲ标记和籽粒性状之间的关系，采
用不同的小麦品种进行关联分析，发现其中有３个标记与籽
粒宽度存在显著关联［３０］。Ｐａｒｉｓｓｅａｕｘ等利用全基因组扫描，
对与玉米不同性状相关的 ＱＴＬ进行图谱定位查询，将１２６６
个玉米品种自交系分为Ａ～Ｉ９个组，并对不同的组进行７年
多地点试验，用ＳＳＲ标记对相关性状进行关联分析，发现与
株高、黑穗病抗性、籽粒含水量相关联的ＳＳＲ标记分别有３７、
２４、４４个［３１］。Ｍａｌｙｓｈｅｖａ－Ｏｔｔｏ等对９５３个大麦栽培种进行研
究，用４８个ＳＳＲ标记分析了它们在染色体上的 ＬＤ水平，发
现ＬＤ衰减的距离在１～１５０ｃＭ，这表明其标记位点之间连锁
不紧密，ＬＤ水平较高［３２］。刘新伦等对小麦９９个ＳＳＲ标记作
关联分析发现，有１６个标记与麦长管蚜抗性相关联［３３］。孙

晓棠等对４５６份水稻材料的１４４个ＳＳＲ标记与纹枯病抗性进
行关联分析表明，有１３个标记位点与纹枯病抗性显著关联，
并发现３个新的抗病相关位点［３４］。范虎等利用 ＳＳＲ标记对
大豆不同的农艺性状进行关联分析，共获得５１个与籽粒和花
期等性状相关联的位点，其中与ＱＴＬ定位一致的有１６个［３５］。

左巧美等研究发现，有４０个 ＳＳＲ位点与大豆生育期性状关
联，与光温反应值相关的位点有５个［３６］。同样是对大豆相关

性状的关联分析，王欢等研究发现，有３３个 ＳＳＲ标记位点与
大豆花荚脱落性显著相关［３７］。陈氏秋江等对不同地区的５４０
份水稻品种用２６２个 ＳＳＲ标记进行基因组变异扫描检测到
与粒长、粒宽、粒厚显著相关的标记位点分别有 ４５、７、１１
个［３８］。贺道华等利用１３２个 ＳＳＲ标记，对９２份栽培棉花进
行全基因组扫描，获得了２１个与棉花纤维品质相关的 ＳＳＲ
位点［３９］。邵冰欣等利用ＳＳＲ分子标记对１３４份陆地棉栽培
种进行检测，共检测出１４８个多态性位点，涉及２４６个等位变
异，关联分析共发现与棉花耐盐性状相关的 ＳＳＲ分子标记位
点有８个［４０］。这些研究表明，关联分析在探究标记与相关性

状的关联性、发掘功能位点的研究中具有重要作用。

３．４　ＳＮＰ标记与关联分析
单核苷酸多态性是由单碱基的转化、颠换，以及单碱基的

插入和缺失等改变引起的［４１］，作为第 ３代标记类型，它比
ＲＦＬＰ、ＳＳＲ标记等更有优势，是目前所有标记类型中精确度
最高的标记类型。随着大量ＳＮＰ标记的开发，基于ＳＮＰ标记
的关联分析成为研究植物数量性状的重要手段。

Ｃｈｒｉｓｔｉａｎ等利用５６１１０个 ＳＮＰ标记对２８９份玉米自交
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系的表型和生理性状进行全基因组关联分析，最后找到１５个
ＳＮＰ标记与生理性状显著关联［４２］。Ａｒａｎｚａｎａ等为了研究拟
南芥的花期和抗病性与ＳＮＰ位点的相关性，利用覆盖全基因
组的２５５３个ＳＮＰ标记作关联分析，结果表明有４个基因与
目标性状存在关联［４３］。姚玉莹对水稻作全基因组关联分析，

发现在检测到的４８个ＳＮＰｓ中有６个与水稻种质资源农艺性
状显著相关［４４］。Ｂｅｌó等鉴定出了与油酸含量相关的主效位
点［４５］，采用全基因组扫描的方法，对 ５５３份优良自交系的
８９５０个ＳＮＰ位点与油酸性状进行关联分析表明，１个油酸去
饱和酶基因ｆａｄ２与油酸含量相关联。任凤阳用玉米１０条染
色体上的３５１７１个 ＳＮＰ标记对１７２份玉米自交系在干旱胁
迫条件下的相对发芽率、相对活力指数以及综合指标进行关

联分析，发现与３个指标相关联的标记有１１４个，其中２０个
ＳＮＰ标记与相对发芽率关联、５３个ＳＮＰ标记与相对活力指数
关联、４１个ＳＮＰ标记与综合指标关联［４６］。Ｈａｏ等对１９１个大
豆地方品种的２０９个单倍型和１５３６个 ＳＮＰ位点分析，得到
与产量性状显著相关的１９个ＳＮＰ标记位点［４７］。姜晓东等通

过对５８份大麦品种中Ａｍｙ６－４基因核苷酸多态性与 α－淀
粉酶活性的关联分析发现，Ａｍｙ６－４基因的７个ＳＮＰ位点及
其构成的单倍型均与酶活性无关联性［４８］。

在植物遗传研究中，各种类型的分子标记不断被发现，特

别是ＳＮＰ高密度图谱构建，对目标 ＱＴＬ的定位越来越精细。
关联分析在ＱＴＬ定位中的应用也日趋成熟，已经由最初应用
于候选基因的功能验证发展为全基因组关联分析，成为挖掘

作物数量性状新基因的强力工具。如在玉米的研究中，美国

农业部建立了代表全球玉米种质多样性的巢式关联图谱群

体，并通过全基因组关联分析鉴定了１批与农艺性状相关的
ＱＴＬ。目前，基于分子标记的关联分析已经得到了十分广泛
的应用，通过关联分析可以找到与性状相关的位点、实现标记

的精确定位，也能够对候选基因进行多态性分析、验证候选基

因功能。利用连锁分析作图，一般其ＱＴＬ位点目的基因之间
的图距都比较大，而关联分析鉴定标记则可以达到单基因水

平，使精度得到很大的提升，在分子标记辅助育种（ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ａｓｓｉｓｔｅｄｓｅｌｅｃｔｉｏｎ，ＭＡＳ）中可极大地提高选择的目的性和准确
性，进而提高育种效率。分子标记在关联分析中的应用价值

巨大，可以明确目的基因与目标性状之间的内在关系、鉴定评

价多个基因等。通过关联分析对大量等位基因分析，不但有

助于了解不同基因变异对基因功能的影响，同时还可以通过

基因变异发现最适合的等位基因，为深入了解植物数量性状、

作物数量性状的遗传改良提供新的手段。

另外，关联分析在功能基因的验证上也得到了很好的应

用。由于植物的很多性状都属于数量性状，由多个途径共同

控制，很难通过转化的方法予以验证。例如著名的“黄金水

稻”，通过把控制类胡萝卜素合成的４个基因同时转入水稻，
才获得了能合成类胡萝卜素的黄金水稻。在对目的基因的代

谢网络不清楚的情况下，可以用关联分析技术来验证，例如

Ｐａｌａｉｓａ对维生素Ａ的２个限速酶基因 Ｙ１、ＰＳＹ２在黄色玉米
（含类胡萝卜素）、白色玉米（不含类胡萝卜素）中进行分析发

现，Ｙ１基因是控制类胡萝卜素的关键基因，ＰＳＹ２则可能是假
基因［４９］。

４　存在的问题与展望

对植物基因组的研究目前正由简单性状到复杂性状过渡，

传统的ＱＴＬ已经逐渐失去优势，建立在“自然群体”上的关联
分析则成为研究的热点。但是，关联分析仍然存在一些问题，

如关联分析数据量太大，而统计处理的方法还有待提高；群体

结构的影响；另外，对于遗传多样性不高的群体，关联分析作图

并不理想。然而，随着各种生物学手段和生物技术得到飞速发

展、基因型分析技术和高通量测序技术的不断提高，关联分析

必将在植物遗传学研究中发挥更为重要的作用。与此同时，关

联分析在植物种质资源的遗传改良和种质创新领域也有重大

应用价值，关联分析的应用大大加快了种质资源的研究进程

（如核心种质资源库的构建）。关联分析技术虽然已有多项成

功运用的报道，但是在植物上的应用还是相对较少，因此在植

物遗传领域具有巨大的应用价值和发展潜力。

参考文献：

［１］Ｆｌｉｎｔ－ＧａｒｃｉａＳＡ，ＴｈｏｒｎｂｅｒｒｙＪＭ．Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆｌｉｎｋａｇｅｄｉｓｅｑｕｉｌｉｂｒｉ
ｕｍｉｎｐｌａｎｔｓ［Ｊ］．ＡｎｎｕａｌＲｅｖｉｅｗｏｆＰｌａｎｔＢｉｏｌｏｇｙ，２００３，５４（１）：
３５７－３７４．　

［２］ＧｉｂｂｓＲＡ，ＢｅｌｍｏｎｔＪＷ，ＨａｒｄｅｎｂｏｌＰ，ｅｔａｌ．ＴｈｅｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＨａｐ
Ｍａｐｐｒｏｊｅｃｔ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ，２００３，４２６（６９６８）：７８９－７９６．

［３］Ｆｌｉｎｔ－ＧａｒｃｉａＳＡ，Ａｎｎｅ－ＣéｌｉｎｅＴ，ＹｕＪ，ｅｔａｌ．Ｍａｉｚｅａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ：ａｈｉｇｈ－ｒｅｓｏｌｕｔｉｏｎｐｌａｔｆｏｒｍｆｏｒｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｔｒａｉｔｌｏｃｕｓｄｉｓ
ｓｅｃｔｉｏｎ［Ｊ］．ＴｈｅＰｌａｎｔＪｏｕｒｎａｌ：ｆｏｒＣｅｌｌａｎｄＭｏｌｅｃｕｌａｒＢｉｏｌｏｇｙ，２００５，
４４（６）：１０５４－１０６４．

［４］Ｆｌｉｎｔ－ＧａｒｃｉａＳＡ，ＴｈｏｒｎｂｅｒｒｙＪＭ．Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆｌｉｎｋａｇｅｄｉｓｅｑｕｉｌｉｂｒｉ
ｕｍｉｎｐｌａｎｔｓ［Ｊ］．ＡｎｎｕａｌＲｅｖｉｅｗｏｆＰｌａｎｔＢｉｏｌｏｇｙ，２００３，５４（４）：
３５７－３７４．　

［５］ＹｕＪ，ＢｕｃｋｌｅｒＥＳ．Ｇｅｎｅｔｉｃａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｍａｐｐｉｎｇａｎｄｇｅｎｏｍｅｏｒｇａｎｉｚａ
ｔｉｏｎｏｆｍａｉｚｅ［Ｊ］．ＣｕｒｒｅｎｔＯｐｉｎｉｏｎｉｎＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２００６，１７（２）：
１５５－１６０．

［６］ＧｅｂｈａｒｄｔＣ，ＢａｌｌｖｏｒａＡ，ＷａｌｋｅｍｅｉｅｒＢ，ｅｔａｌ．Ａｓｓｅｓｓｉｎｇｇｅｎｅｔｉｃｐｏ
ｔｅｎｔｉａｌｉｎｇｅｒｍｐｌａｓｍｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｓｏｆｃｒｏｐｐｌａｎｔｓｂｙｍａｒｋｅｒ－ｔｒａｉｔａｓｓｏｃｉ
ａｔｉｏｎ：ａｃａｓｅｓｔｕｄｙｆｏｒｐｏｔａｔｏｅｓｗｉｔｈｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｖａｒｉａｔｉｏｎｏｆｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ
ｔｏｌａｔｅｂｌｉｇｈｔａｎｄｍａｔｕｒｉｔｙｔｙｐｅ［Ｊ］．ＭｏｌｅｃｕｌａｒＢｒｅｅｄｉｎｇ，２００４，１３
（１）：９３－１０２．

［７］ＢｒｅｓｅｇｈｅｌｌｏＦ，ＳｏｒｒｅｌｌｓＭＥ．Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓａｓａｓｔｒａｔｅｇｙｆｏｒｉｍ
ｐｒｏｖｅｍｅｎｔｏｆｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｔｒａｉｔｓｉｎｐｌａｎｔｓ［Ｊ］．ＣｒｏｐＳｃｉｅｎｃｅ，２００６，４６
（３）：１３２３－１３３０．

［８］ＧｕｐｔａＰＫ，ＲｕｓｔｇｉＳ，ＫｕｌｗａｌＰＬ．Ｌｉｎｋａｇｅｄｉｓｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍａｎｄａｓｓｏｃｉ
ａｔｉｏｎｓｔｕｄｉｅｓｉｎｈｉｇｈｅｒｐｌａｎｔｓ：Ｐｒｅｓｅｎｔｓｔａｔｕｓａｎｄｆｕｔｕｒｅｐｒｏｓｐｅｃｔｓ
［Ｊ］．ＰｌａｎｔＭｏｌｅｃｕｌａｒＢｉｏｌｏｇｙ，２００５，５７（４）：４６１－４８５．

［９］ＪｅｎｎｉｎｇｓＨＳ．Ｔｈｅｎｕｍｅｒｉｃａｌｒｅｓｕｌｔｓｏｆｄｉｖｅｒｓｅｓｙｓｔｅｍｓｏｆｂｒｅｅｄｉｎｇ，
ｗｉｔｈｒｅｓｐｅｃｔｔｏｔｗｏｐａｉｒｓｏｆｃｈａｒａｃｔｅｒｓ，ｌｉｎｋｅｄｏｒｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔ，ｗｉｔｈ
ｓｐｅｃｉａｌｒｅｌａｔｉｏｎｔｏｔｈｅｅｆｆｅｃｔｓｏｆｌｉｎｋａｇｅ［Ｊ］．Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，１９１７，２
（２）：９７．

［１０］ＲｅｍｉｎｇｔｏｎＤＬ，ＴｈｏｒｎｓｂｅｒｒｙＪＭ，ＭａｔｓｕｏｋａＹ，ｅｔａｌ．Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆ
ｌｉｎｋａｇｅｄｉｓｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍａｎｄｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｓｉｎｔｈｅｍａｉｚｅｇｅ
ｎｏｍｅ［Ｊ］．ＰｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅＮａｔｉｏｎａｌＡｃａｄｅｍｙｏｆＳｃｉｅｎｃｅｓｏｆｔｈｅ
ＵｎｉｔｅｄＳｔａｔｅｓｏｆＡｍｅｒｉｃａ，２００１，９８（２０）：１１４７９－１１４８４．

［１１］ＤｅｖｌｉｎＢ，ＲｉｓｃｈＮ．Ａｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｌｉｎｋａｇｅｄｉｓｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍｍｅａｓｕｒｅｓ
ｆｏｒｆｉｎｅ－ｓｃａｌｅｍａｐｐｉｎｇ［Ｊ］．Ｇｅｎｏｍｉｃｓ，１９９５，２９（２）：３１１－３２２．

—６１— 江苏农业科学　２０１６年第４４卷第２期



［１２］ＢａｌｄｉｎｇＤＪ．Ａｔｕｔｏｒｉａｌｏｎｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌｍｅｔｈｏｄｓｆｏｒｐｏｐｕｌａｔｉｏｎａｓｓｏｃｉａ
ｔｉｏｎｓｔｕｄｉｅｓ［Ｊ］．ＮａｔｕｒｅＲｅｖｉｅｗｓＧｅｎｅｔｉｃｓ，２００６，７（１０）：７８１－７９１．

［１３］ＨａｎｓｅｎＭ，ＫｒａｆｔＴ，ＧａｎｅｓｔａｍＳ，ｅｔａｌ．Ｌｉｎｋａｇｅｄｉｓｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍｍａｐ
ｐｉｎｇｏｆｔｈｅｂｏｌｔｉｎｇｇｅｎｅｉｎｓｅａｂｅｅｔｕｓｉｎｇＡＦＬＰｍａｒｋｅｒｓ［Ｊ］．
ＧｅｎｅｔｉｃａｌＲｅｓｅａｒｃｈ，２００１，７７（１）：６１－６６．

［１４］ＨｕａｎｇＸ，ＺｈａｏＹ，ＷｅｉＸ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｏｍｅ－ｗｉｄｅａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｓｔｕｄｙｏｆ
ｆｌｏｗｅｒｉｎｇｔｉｍｅａｎｄｇｒａｉｎｙｉｅｌｄｔｒａｉｔｓｉｎａｗｏｒｌｄｗｉｄｅｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｏｆｒｉｃｅ
ｇｅｒｍｐｌａｓｍ［Ｊ］．ＮａｔｕｒｅＧｅｎｅｔｉｃｓ，２０１２，４４（１）：３２－３９．

［１５］ＷｅｎｇＪＦ，ＸｉｅＣＸ，ＨａｏＺＦ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｏｍｅ－ｗｉｄｅａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｓｔｕｄｙ
ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｓｃａｎｄｉｄａｔｅｇｅｎｅｓｔｈａｔａｆｆｅｃｔｐｌａｎｔｈｅｉｇｈｔｉｎＣｈｉｎｅｓｅｅｌｉｔｅ
ｍａｉｚｅ（ＺｅａｍａｙｓＬ．）ｉｎｂｒｅｄｌｉｎｅｓ［Ｊ］．ＰＬｏＳＯｎｅ，２０１１，６（１２）：
ｅ２９２２９．　

［１６］张焕欣，翁建峰，张晓聪，等．玉米穗行数全基因组关联分析
［Ｊ］．作物学报，２０１４，４０（１）：１－６．

［１７］ＴｈｏｒｎｓｂｅｒｒｙＪＭ，ＧｏｏｄｍａｎＭＭ，ＤｏｅｂｌｅｙＪ，ｅｔａｌ．Ｄｗａｒｆ８ｐｏｌｙｍｏｒ
ｐｈｉｓｍｓａｓｓｏｃｉａｔｅｗｉｔｈｖａｒｉａｔｉｏｎｉｎｆｌｏｗｅｒｉｎｇｔｉｍｅ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ
Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，２００１，２８（３）：２８６－２８９．

［１８］ＴｉａｎＦ，ＢａｄｂｕｒｙＰＪ，ＢｒｏｗｎＰＪ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｏｍｅ－ｗｉｄｅａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ
ｓｔｕｄｙｏｆｌｅａｆａｒｃｈｉｔｅｃｔｕｒｅｉｎｔｈｅｍａｉｚｅｎｅｓｔｅｄａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｍａｐｐｉｎｇ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ［Ｊ］．ＮａｔｕｒｅＧｅｎｅｔｉｃｓ，２０１１，４３（２）：１５９－１６２．

［１９］ＳａｌｖｉＳ，ＳｐｏｎｚａＧ，ＭｏｒｇａｎｔｅＭ，ｅｔａｌ．Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄｎｏｎｃｏｄｉｎｇｇｅｎｏｍｉｃ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｓａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈａｆｌｏｗｅｒｉｎｇ－ｔｉｍｅｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｔｒａｉｔｌｏｃｕｓ
ｉｎｍａｉｚｅ［Ｊ］．ＰｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅＮａｔｉｏｎａｌＡｃａｄｅｍｙｏｆＳｃｉｅｎｃｅｓｏｆ
ｔｈｅＵｎｉｔｅｄＳｔａｔｅｓｏｆＡｍｅｒｉｃａ，２００７，１０４（２７）：１１３７６－１１３８１．

［２０］ＤｕｃｒｏｃｑＳ，ＤＶｅｙｒｉｅｒａｓＪＢＭ．ＫｅｙｉｍｐａｃｔｏｆＶｇｔ１ｏｎｆｌｏｗｅｒｉｎｇｔｉｍｅ
ａｄａｐｔａｔｉｏｎｉｎｍａｉｚｅ：ｅｖｉｄｅｎｃｅｆｒｏｍａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｍａｐｐｉｎｇａｎｄｅｃｏｇｅｏ
ｇｒａｐｈｉｃａｌｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ［Ｊ］．Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，２００８，１７８（４）：２４３３－２４３７．

［２１］ＷｉｌｓｏｎＬＭ，ＷｈｉｔｔＳＲ，Ｉｂáｎ～ｅｚＡＭ，ｅｔａｌ．Ｄｉｓｓｅｃｔｉｏｎｏｆｍａｉｚｅ
ｋｅｒｎｅｌｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎａｎｄｓｔａｒｃｈｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎｂｙｃａｎｄｉｄａｔｅａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ
［Ｊ］．ＴｈｅＰｌａｎｔＣｅｌｌ，２００４，１６（１０）：２７１９－２７３３．

［２２］于永涛．玉米核心自交系群体结构及耐旱相关候选基因 ｒａｂ１７
的等位基因多样性分析［Ｄ］．北京：中国农业科学院，２００６．

［２３］ＲａｖｅｌＣ，ＰｒａｕｄＳ，ＭｕｒｉｇｎｅｕｘＡ，ｅｔａｌ．ＩｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆＧｌｕ－Ｂ１－１
ａｓａｃａｎｄｉｄａｔｅｇｅｎｅｆｏｒｔｈｅｑｕａｎｔｉｔｙｏｆｈｉｇｈ－ｍｏｌｅｃｕｌａｒ－ｗｅｉｇｈｔｇｌｕ
ｔｅｎｉｎｉｎｂｒｅａｄｗｈｅａｔ（ＴｒｉｔｉｃｕｍａｅｓｔｉｖｕｍＬ．）ｂｙｍｅａｎｓｏｆａｎａｓｓｏｃｉａ
ｔｉｏｎｓｔｕｄｙ［Ｊ］．Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ＆ＡｐｐｌｉｅｄＧｅｎｅｔｉｃｓ，２００６，１１２（４）：
７３８－７４３．　

［２４］ＺｈｅｎｇＳＳ，ＢｙｒｎｅＰＦ，ＢａｉＧＨ，ｅｔａｌ．Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｒｅｖｅａｌｓ
ｅｆｆｅｃｔｓｏｆｗｈｅａｔｇｌｕｔｅｎｉｎａｌｌｅｌｅｓａｎｄｒｙｅｔｒａｎｓｌｏｃａｔｉｏｎｓｏｎｄｏｕｇｈ－
ｍｉｘｉｎｇｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＣｅｒｅａｌＳｃｉｅｎｃｅ，２００９，５０（２）：
２８３－２９０．　

［２５］ＫｒａａｋｍａｎＡＴＷ，ＮｉｋｓＲＥ，ｖａｎｄｅｎＢｅｒｇＰＭＭＭ，ｅｔａｌ．Ｌｉｎｋａｇｅ
ｄｉｓｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍｍａｐｐｉｎｇｏｆｙｉｅｌｄａｎｄｙｉｅｌｄｓｔａｂｉｌｉｔｙｉｎｍｏｄｅｒｎｓｐｒｉｎｇ
ｂａｒｌｅｙｃｕｌｔｉｖａｒｓ［Ｊ］．Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，２００４，１６８（１）：４３５－４４６．

［２６］ＫｒａａｋｍａｎＡＴＷ，ＭａｒｔｉｎｅｚＦ，ＭｕｓｓｉｒａｌｉｅｖＢ，ｅｔａｌ．Ｌｉｎｋａｇｅｄｉｓｅｑｕｉ
ｌｉｂｒｉｕｍｍａｐｐｉｎｇｏｆｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ，ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ，ａｎｄｏｔｈｅｒａｇｒｏｎｏｍｉｃａｌｌ
ｌｙｒｅｌｅｖａｎｔｔｒａｉｔｓｉｎｍｏｄｅｒｎｓｐｒｉｎｇｂａｒｌｅｙｃｕｌｔｉｖａｒｓ［Ｊ］．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
Ｂｒｅｅｄｉｎｇ，２００６，１７（１）：４１－５８．

［２７］王　蕾，黎冬华，齐小琼，等．芝麻核心种质芝麻素和芝麻酚林
的关联分析［Ｊ］．中国油料作物学报，２０１４，３６（１）：３２－３７．

［２８］杨鑫雷，周晓栋，刘恒蔚，等．ＡＦＬＰ标记与棉花重要农艺性状的
关联研究［Ｊ］．棉花学报，２０１３，２５（３）：２１１－２１６．

［２９］ＢｅｅｒＳＣ，ＳｉｒｉｐｏｏｎｗｉｗａｔＷ，Ｏ’ＤｏｎｏｕｇｈｕｅＬＳ，ｅｔａｌ．Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｓ
ｂｅｔｗｅｅｎｍｏｌｅｃｕｌａｒｍａｒｋｅｒｓａｎｄ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｔｒａｉｔｓｉｎ ａｎ ｏａｔ
ｇｅｒｍｐｌａｓｍｐｏｏｌ：ｃａｎｗｅｉｎｆｅｒｌｉｎｋａｇｅｓ？［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ

Ｇｅｎｏｍｉｃｓ，１９９７，３：１－１６．
［３０］ＦｌａｖｉｏＢ，ＳｏｒｒｅｌｌｓＭＥ．Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｍａｐｐｉｎｇｏｆｋｅｒｎｅｌｓｉｚｅａｎｄｍｉｌｌ

ｉｎｇｑｕａｌｉｔｙｉｎｗｈｅａｔ（ＴｒｉｔｉｃｕｍａｅｓｔｉｖｕｍＬ．）ｃｕｌｔｉｖａｒｓ［Ｊ］．Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，
２００６，１７２（２）：１１６５－１１７７．

［３１］ＰａｒｉｓｓｅａｕｘＢ，ＢｅｒｎａｒｄｏＲ．Ｉｎｓｉｌｉｃｏｍａｐｐｉｎｇｏｆｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｔｒａｉｔｌｏｃｉｉｎ
ｍａｉｚｅ［Ｊ］．ＴｈｅｏｒｅｔｉｃａｌａｎｄＡｐｐｌｉｅｄＧｅｎｅｔｉｃｓ，２００４，１０９（３）：５０８－５１４．

［３２］Ｍａｌｙｓｈｅｖａ－ＯｔｔｏＬＶ，ＧａｎａｌＭＷ，ＲｄｅｒＭＳ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｍｏｌｅｃｕ
ｌａｒｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｎｄｌｉｎｋａｇｅｄｉｓｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍｉｎａ
ｗｏｒｌｄｗｉｄｅｓｕｒｖｅｙｏｆｃｕｌｔｉｖａｔｅｄｂａｒｌｅｙｇｅｒｍｐｌａｓｍ（Ｈｏｒｄｅｕｍｖｕｌｇａｒｅ
Ｌ．）［Ｊ］．ＢＭＣＧｅｎｅｔｉｃｓ，２００６，７（２）：１－１４．

［３３］刘新伦，李志超，王亚娟，等．抗麦长管蚜小麦的遗传多样性及
ＳＳＲ标记与麦长管蚜抗性的关联分析［Ｊ］．农业生物技术学报，
２０１５（３）：２９１－３０１．

［３４］孙晓棠，卢冬冬，欧阳林娟，等．水稻纹枯病抗性关联分析及抗
性等位变异发掘［Ｊ］．作物学报，２０１４，４０（５）：７７９－７８７．

［３５］范　虎，文自翔，王春娥，等．中国野生大豆群体农艺加工性状
与ＳＳＲ关联分析和特异材料的遗传构成［Ｊ］．作物学报，２０１３，
３９（５）：７７５－７８８．

［３６］左巧美．大豆生育期的遗传变异、ＱＴＬ定位和关联分析［Ｄ］．南
京：南京农业大学，２０１１．

［３７］王　欢，孙　霞，岳岩磊，等．东北春大豆花荚脱落性状与 ＳＳＲ
标记的关联分析［Ｊ］．土壤与作物，２０１４，３（１）：３２－４０．

［３８］陈氏秋江，党小景，刘强明，等．水稻籽粒性状的 ＳＳＲ关联分析
［Ｊ］．中国水稻科学，２０１４，２８（３）：２４３－２５７．

［３９］贺道华，邢宏宜，赵俊兴，等．棉花资源群体结构的推测与纤维
品质的关联分析［Ｊ］．西北农林科技大学学报：自然科学版，
２０１１，３９（１）：１０３－１１２．

［４０］邵冰欣，王红梅，赵云雷，等．陆地棉耐盐性状与 ＳＳＲ分子标记
的关联分析［Ｃ］．呼和浩特：中国棉花学会２０１４年年会，２０１４．

［４１］ＢｒｏｏｋｅｓＡＪ．ＴｈｅｅｓｓｅｎｃｅｏｆＳＮＰｓ［Ｊ］．Ｇｅｎｅ，１９９９，２３４（２）：１７７－
１８６．

［４２］ＣｈｒｉｓｔｉａｎＲ，ＪａｎＬ，ＡｎｇｅｌｉｋａＣＥ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｏｍｅ－ｗｉｄｅａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ
ｍａｐｐｉｎｇｏｆｌｅａｆｍｅｔａｂｏｌｉｃｐｒｏｆｉｌｅｓｆｏｒｄｉｓｓｅｃｔｉｎｇｃｏｍｐｌｅｘｔｒａｉｔｓｉｎ
ｍａｉｚｅ［Ｊ］．ＰｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅＮａｔｉｏｎａｌＡｃａｄｅｍｙｏｆＳｃｉｅｎｃｅｓｏｆｔｈｅ
ＵｎｉｔｅｄＳｔａｔｅｓｏｆＡｍｅｒｉｃａ，２０１２，１０９（２３）：８８７２－８８７７．

［４３］ＡｒａｎｚａｎａＭＪ，ＫｉｍＳ，ＺｈａｏＫＹ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｏｍｅ－ｗｉｄｅａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ
ｍａｐｐｉｎｇｉｎＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｉｄｅｎｔｉｆｉｅｓｐｒｅｖｉｏｕｓｌｙｋｎｏｗｎｆｌｏｗｅｒｉｎｇｔｉｍｅ
ａｎｄｐａｔｈｏｇｅｎｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｇｅｎｅｓ［Ｊ］．ＰＬｏＳＧｅｎｅｔｉｃｓ，２００５，１（５）：ｅ６０．

［４４］姚玉莹．水稻核心种质抗倒特性及其主要农艺性状的全基因组
关联分析［Ｄ］．武汉：华中农业大学，２０１４．

［４５］ＢｅｌóＡ，ＺｈｅｎｇＰＺ，ＬｕｃｋＳ，ｅｔａｌ．Ｗｈｏｌｅｇｅｎｏｍｅｓｃａｎｄｅｔｅｃｔｓａｎａｌ
ｌｅｌｉｃｖａｒｉａｎｔｏｆｆａｄ２ａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈｉｎｃｒｅａｓｅｄｏｌｅｉｃａｃｉｄｌｅｖｅｌｓｉｎ
ｍａｉｚｅ［Ｊ］．ＭｏｌｅｃｕｌａｒＧｅｎｅｔｉｃｓ＆Ｇｅｎｏｍｉｃｓ，２００８，２７９：１－１０．

［４６］任凤阳．玉米自交系萌发特性的评价及 ＳＮＰ关联分析［Ｄ］．泰
安：山东农业大学，２０１４．

［４７］ＨａｏＤ，ＣｈｅｎｇＨ，ＹｉｎＺＴ，ｅｔａｌ．Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｓｉｎｇｌｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓａｎｄｈａｐｌｏｔｙｐｅｓａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈｙｉｅｌｄａｎｄｙｉｅｌｄｃｏｍ
ｐｏｎｅｎｔｓｉｎｓｏｙｂｅａｎ（Ｇｌｙｃｉｎｅｍａｘ）ｌａｎｄｒａｃｅｓａｃｒｏｓｓｍｕｌｔｉｐｌｅｅｎｖｉｒｏｎ
ｍｅｎｔｓ［Ｊ］．ＴｈｅｏｒｅｔｉｃａｌａｎｄＡｐｐｌｉｅｄＧｅｎｅｔｉｃｓ，２０１２，１２４（３）：４４７－
４５８．　

［４８］姜晓东，郭刚刚，张　京．Ａｍｙ６－４基因遗传多样性及其与 α－
淀粉酶活性的关联分析［Ｊ］．作物学报，２０１４，４０（２）：２０５－２１３．

［４９］ＰａｌａｉｓａＫＡ，ＭｏｒｇａｎｔｅＭ，ＷｉｌｌｉａｍｓＭ，ｅｔａｌ．Ｃｏｎｔｒａｓｔｉｎｇｅｆｆｅｃｔｓｏｆ
ｓｅｌｅｃｔｉｏｎｏｎｓｅｑｕｅｎｃｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄｌｉｎｋａｇｅｄｉｓｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍａｔｔｗｏ
ｐｈｙｔｏｅｎｅｓｙｎｔｈａｓｅｌｏｃｉ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＣｅｌｌ，２００３，１５（８）：１７９５－１８０６．

—７１—江苏农业科学　２０１６年第４４卷第２期


