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　　摘要：生育期是玉米重要的性状之一，其中抽穗期、散粉期和吐丝期是３个最重要的指标。以玉米自交系ＬＤＣ－１
和ＹＳ５０１构建的１８６个重组自交系为材料，在２个大田种植环境下对抽穗期、散粉期和吐丝期３个生育期相关性状进
行ＱＴＬ解析。基于Ｍａｉｚｅ１０ｋ芯片数据构建总长为２５６９．８９ｃＭ的高密度遗传图谱，共包含２６２４个 ｂｉｎ，相邻标记间
的平均距离为０．９８ｃＭ。共检测到３２个生育期相关性状ＱＴＬｓ，似然函数比值对数值（ｌｏｇａｒｉｔｈｍｏｆｏｄｄｓ，简称ＬＯＤ）为
２．５２～１０．８６，贡献了３．３３％～１７．１９％的表型变异。其中 ｑＤＴＴ９－１、ｑＤＴＳ９－２在不同环境中稳定表达且效应较大，
在育种中可能具有较大利用价值。本研究结果可为进一步精细定位生育期相关性状ＱＴＬｓ和利用分子标记辅助选择
开展品种改良提供参考。
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　　生育期是玉米重要的性状之一，不同玉米品种
生育期存在较大差异。在生产中，需要依据种植地

区与播种时间选择生育期适宜的玉米品种以保证

产量的稳定，因此通过育种手段选育适宜生育期品

种就显得尤为重要。而抽穗期、散粉期、吐丝期作

为３个最重要的生育指标，在玉米生长发育进程中
占据重要地位，不仅与营养生长向生殖生长的转变

有关，还与花期协调和籽粒产量密切相关［１－２］。

抽穗期、散粉期、吐丝期等性状均为典型的数

量性状，由多基因控制。目前，国内外研究者对玉

米生育期相关性状进行了较多的 ＱＴＬ定位分
析［３－６］。公强等以ＣＮ１６５×单３３０（早熟种质）构建
Ｆ２∶３家系对花期相关性状进行ＱＴＬ鉴定，在３个环
境检测到２６个生育期相关性状的 ＱＴＬｓ，可以解释
的表型变异为７．１％～２６．５％，３个环境中均于第８
染色体上的ｐｈｉ０６０～ｕｍｃ２４０１区间检测到了与抽穗
时间相关的ＱＴＬ，其余ＱＴＬ并未在３个环境重复检
测到［７］。李玉玲等利用同样来源 Ｆ２∶３和 ＢＣ２Ｓ１群

体对玉米生育期相关性状进行初步定位与分析，发

现在２类群体中ＱＴＬ检测结果存在较大差异，其中
Ｆ２∶３群体检测出的 ＱＴＬ数目和贡献率均高于
ＢＣ２Ｓ１，同时指出遗传背景差异对生育期主效 ＱＴＬ
的检测影响较大［８］。Ｂｕｃｋｌｅｒ等利用１组５０００个
重组自交系在８个环境条件下对植株进行表型鉴
定，检测到控制开花期、吐丝期等性状的位点均超

过５０个，未检测到单一大效应的 ＱＴＬ，只有７个等
位基因对开花时间的影响超过１ｄ，该结果说明开花
期性状是由多个微效基因所控制的［９］。Ｃｏｌｅｓ等通
过温带玉米自交系和热带自交系构建了４个群体，
利用多群体联合分析鉴定出了控制开花时间的基

因组区域［１０］。目前，有关生育期相关基因的克隆研

究方面也取得了一定进展，已经克隆的基因包括第

１染色体上的 ＤＷＡＲＦ８（Ｄ８）和 ＩＮＤＥＴＥＲＭＩＮＡＴＥ
ＧＲＯＷＴＨ１（ＩＤ１）、第 ７ 染 色 体 的 ＤＥＬＡＹＥＤ
ＦＬＯＷＥＲＩＮＧ１（ｄｌｆ１）以及位于第 ８染色体的
ＶＥＧＥＴＡＴＩＶＥ ＴＯＧＥＮＥＲＡＴＩＶＥ ＴＲＡＮＳＩＴＩＯＮ１
（ＶＧＴ１）［１１－１５］，这些基因通过自主调控玉米开花转
换、介导开花诱导信号的传递和调控营养生长向生

殖生长转变等途径调节玉米生育期。尽管国内外

学者在生育期相关基因定位和克隆方面取得了一

些进展，但是由于不同研究中群体类型、遗传背景、

群体规模、统计方法等因素的差异，检测的 ＱＴＬ结
果不尽相同，在不同环境中能稳定检测到的 ＱＴＬ仍
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较少。除此以外，大多数定位和克隆的基因或位点

的利用在育种实践中存在困难或局限，因此仍需开

发新的位点。

本研究以玉米自交系ＬＤＣ－１和ＹＳ５０１所衍生
的重组自交系，构建高密度遗传连锁图谱，对生育

期相关性状进行ＱＴＬ定位，探寻能够在多个环境条
件下均能稳定表达的 ＱＴＬ，旨在为解析玉米生育期
的遗传机制、挖掘生育期有关基因及开展玉米分子

育种研究提供参考。

１　材料与方法

１．１　材料
材料为玉米商用杂交种天玉８８的２个亲本自

交系ＬＤＣ－１和 ＹＳ５０１，以及该杂交种连续自交 ７
代衍生的１８６个重组自交系。
１．２　田间试验设计

试验材料在２０２０、２０２１年２年分别种植于２个
环境中：２０２０年夏种植在扬州大学扬子津校区试验
田（Ｅ１，３２．４°Ｎ、１１９．４°Ｅ）；２０２１年夏种植在镇江世
业洲试验田（Ｅ２，３２．２°Ｎ、１１９．５°Ｅ）。田间采用随机
区组设计，２次重复，每行１０株，行长２ｍ，行距为
６０ｃｍ，株距为２０ｃｍ，田间管理同一般大田。
１．３　性状调查

在玉米整个生长阶段调查玉米从播种到抽穗、

散粉、吐丝的时间作为生育期相关指标，其中抽穗

期（ｄａｙｓｔｏｔａｓｓｅｌｉｎｇ，简称 ＤＴＴ）记为从播种到抽出
雄穗的时间，散粉期（ｄａｙｓｔｏｐｏｌｌｅｎ－ｓｈｅｄｄｉｎｇ，简称
ＤＴＰ）记为从播种到开花散粉的时间，吐丝期（ｄａｙｓ
ｔｏｓｉｌｋｉｎｇ，简称 ＤＴＳ）记为从播种到雌穗吐丝的时
间。以上数据以家系为单位进行统计。

１．４　数据处理
基于ＳＰＳＳ２３．０软件对表型数据进行方差分析、

相关分析和描述统计，利用 ＭｉｃｒｏｓｏｆｔＥｘｃｅｌ２０１６处
理基因型数据。

１．５　连锁图谱构建与ＱＴＬ分析
由北京中玉金标记生物技术股份有限公司对

亲本及其衍生的重组自交系群体进行 Ｍａｚｉｅ１０Ｋ基
因型检测。使用ＭｉｃｒｏｓｏｆｔＥｘｃｅｌ２０１６软件按照以下
步骤处理获得的基因型数据：（１）删除亲本基因型
杂合与亲本间无多态性的标记；（２）删掉杂合率和
缺失率大于２０％的 ＳＮＰ标记；（３）筛选出等位基因
频率大于０．０５的标记；（４）利用ｂｉｎｍａｐＲ包对获得
的ＳＮＰ数据进行纠错。遗传图谱基于 Ｒ／ｑｔｌ构建，

通过Ｋｏｓａｍｂｉ函数计算标记间距离，遗传图距的单
位为厘摩（ｃｅｎｔｉｍｏｒｇａｎ，简称ｃＭ）。

各参 数 的 ＱＴＬｓ检 测 采 用 ＷｉｎｄｏｗｓＱＴＬ
Ｃａｒｔｏｇｒａｐｈｅｒ２．５软件完成，使用 Ｋｏｓａｍｂｉ函数转化
重组率为图距，作图步长为１．００ｃＭ；采用复合区间
作图法检测ＱＴＬ位点，通过１０００次重排获得 ＱＴＬ
显著的ＬＯＤ阈值（Ｐ＜０．０５）。同一条染色体上的
同一性状ＬＯＤ相距１０ｃＭ左右；置信区间出现重叠
的位点被认为是同一ＱＴＬ［１６］。

本研究中ＱＴＬ命名参考ＭｃＣｏｕｃｈ等的方法［１７］，

规则如下：生育期相关性状的 ＱＴＬ以 ｑＤＴＴ２－１为
例，ｑ表示ＱＴＬ，ＤＴＴ为性状英文字母缩写，２－１表
示在２号染色体检测到的第１个ＱＴＬ。

２　结果与分析

２．１　遗传图谱构建
利用１０Ｋ的ＳＮＰ标记检测ＲＩＬ群体的基因型，

采用滑动窗口法，将连续多个标记基因型结果相同

的ＳＮＰ视为１个ｂｉｎ，排除基因型错误的ＳＮＰ标记。
经过筛选后ｂｉｎｍａｐ共包含２６２４个ｂｉｎ（表１、图１），
构建ｂｉｎｍａｐ遗传图谱，全长为２５６９．８９ｃＭ，标记密
度为１．０２ｂｉｎ／ｃＭ，标记间平均距离为０．９８ｃＭ。ｂｉｎ
标记在每条染色体上的分布疏密不均，且密集区域不

同，其中第１染色体的遗传距离最长（４１７．９６ｃＭ），且
标记密度也最大，为１．１４ｂｉｎ／ｃＭ；第１０染色体的遗
传距离最短，为１５８．６９ｃＭ；第３染色体的标记密度
最小，为０．８９ｂｉｎ／ｃＭ。依据ｂｉｎ在各染色体上的信
息，计算ｂｉｎ两两之间的重组率（图１－Ｂ），表明邻
近ｂｉｎ之间连锁程度较高，距离较远的ｂｉｎ之间连锁
程度低，ｂｉｎｍａｐ质量较好。

表１　ＲＩＬ群体染色体的ｂｉｎ数量及遗传距离统计

染色体 标记数量
染色体长度

（ｃＭ）
标记间平均距离

（ｃＭ）
标记密度

（ｂｉｎ／ｃＭ）

１ ４７５ ４１７．９６ ０．８８ １．１４

２ ２９４ ２６４．１２ ０．９０ １．１１

３ ２５２ ２８２．９３ １．１２ ０．８９

４ ２６０ ２４７．７５ ０．９５ １．０５

５ ２７６ ３０７．６７ １．１１ ０．９０

６ ２０３ １８８．２４ ０．９３ １．０８

７ ２３９ ２５０．４６ １．０５ ０．９６

８ ２６５ ２１８．３２ ０．８２ １．２２

９ ２１１ ２３３．７５ １．１１ ０．９０

１０ １４９ １５８．６９ １．０７ ０．９４

总计 ２６２４ ２５６９．８９ ０．９８ １．０２
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２．２　重组自交系群体以及亲本的表型分析
对ＲＩＬ群体和亲本的生育期相关性状进行描述

性统计分析（表２），发现２个环境中父母本生育期
相关性状均存在显著差异，其中抽穗期的差异最

大，ＬＤＣ－１比ＹＳ５０１平均延迟了２．７ｄ。ＲＩＬ群体

中３个生育期的数据在不同环境的偏度和峰度绝对
值均小于１（吐丝期峰度除外），大都近似正态分布
（图２）。３个性状的遗传差异和环境差异都达到极
显著水平，各个性状的广义遗传力为 ６８．９８％ ～
７３８１％（表２）。

表２　ＲＩＬ群体生育期相关性状的表型统计分析

生育期 环境

亲本 ＲＩＬ群体

ＹＳ５０１ ＬＤＣ－１ 平均值±标准差 变幅 偏度 峰度
Ｆ值

基因型 环境

遗传力

（％）

抽穗期 Ｅ１ ５８．７０ ６２．３ ５８．２９±０．１９ ５０．５０～６５．５０ －０．３２２ ０．２７０ ２．８０２ ２４８．３５８ ７３．８１

Ｅ２ ５３．８０ ５５．６ ５４．５７±０．２６ ４８．００～６４．００ ０．３７０ －０．４１７

散粉期 Ｅ１ ６２．００ ６５．３ ６１．９５±０．２６ ５３．００～７０．００ ０．２８１ －０．３９９ ２．４０８ ３１３．８６９ ７０．７８

Ｅ２ ５５．８０ ５７．４ ５６．９７±０．２５ ５１．５０～６４．００ ０．４６４ －０．５２８

吐丝期 Ｅ１ ６３．３０ ６６．７ ６２．５０±０．２４ ５７．００～７５．５０ ０．９８１ １．１１３ ２．２０９ １８１．８９７ ６８．９８

Ｅ２ ５６．６０ ５８．４ ５８．２４±０．３２ ５１．００～６９．００ ０．５６９ －０．２８７

　　注：、分别表示相关显著（Ｐ＜０．０５）、极显著（Ｐ＜０．０１）。表３同。

　　对２个不同环境条件下玉米 ＲＩＬ群体的抽穗
期、散粉期和吐丝期进行相关性分析（表３），结果表
明，２个环境条件下玉米 ＲＩＬ群体抽穗期、散粉期、
吐丝期两两之间均呈极显著正相关，相关系数均大

于０．７。
２．３　生育期相关性状的ＱＴＬ定位

采用复合区间作图法（ＣＩＭ）对抽穗期、散粉期
和吐丝期３个性状进行 ＱＴＬ检测，于２０２０年扬州
夏播和２０２１年镇江夏播２个环境中共检测到３２个
调控目标性状的ＱＴＬｓ（表４、图３），ＬＯＤ值为２．５２～
１０８６，表型变异贡献率为３．３３％～１７．１９％。

由２个环境的定位结果可知，共检测到１０个控
制抽穗期的 ＱＴＬｓ，分布在第１、２、４、６、７、９、１０染色
体上，解释了３．７７％～１５．７１％的表型变异，ＬＯＤ值
为２．７３～９．８９。进一步研究发现，在第９染色体上

的ＱＴＬｑＤＴＴ９－１于２个环境中重复检测到，且该
ＱＴＬ表型贡献率最大，在Ｅ１、Ｅ２环境分别为１５７１％、
１０．９１％，加性效应均为负值，推测可能是同一ＱＴＬ，
来自母本ＬＤＣ－１的等位基因对抽穗期起到了提前
的作用。

　　在２个不同的环境中共检测到１１个控制散粉
期的ＱＴＬ，分布在第２、３、４、６、９、１０染色体上，ＬＯＤ
值为２．５２～８．９７，解释了３．８１％ ～１５．３２％的表型
变异。通过分析发现，于Ｅ１环境定位到的ｑＤＴＰ４－１
对表型的贡献率最大，该ＱＴＬ加性效应为１．４１，解释
了１５．３２％的表型变异，增效基因来自母本ＬＤＣ－１。

对于检测到的吐丝期相关ＱＴＬ，１１个ＱＴＬ分布
于除第７、８染色体外的其余８条染色体上，解释的
表型贡献率为３．３３％ ～１７．１９％，ＬＯＤ值为２．５５～
１０．８６。 进一步分析发现，ｑＤＴＳ９－２在２个环境中
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表３　２个环境条件下玉米生育期相关性状间的相关分析

生育期

相关系数

Ｅ１ Ｅ２

抽穗期 散粉期 抽穗期 散粉期

散粉期 ０．８６２ ０．９２１

吐丝期 ０．８０２ ０．７７７ ０．８０７ ０．８３９

均被检测到，且２个环境条件下的表型贡献率均高
于１０％，在 Ｅ１、Ｅ２环境分别为１７．１９％、１２．３５％，
ＬＯＤ值最高为１０．８６，为吐丝期主效ＱＴＬ，加性效应
为负，该增效基因来自父本ＹＳ５０１。

３　讨论与结论

本研究于２个环境中共检测到３２个控制生育
期相关性状的ＱＴＬｓ，分布在除了第８染色体以外的
９条染色体上。其中检测到的部分ＱＴＬ与前人具有
一致性，本研究检测到的 ｑＤＴＰ３－２与曹浩飞等基
于单片段代换系群体在 ３号染色体上 ｕｍｃ１８４４－
ｕｍｃ１３２０－ｂｎｌｇ１１８２标记区间内检测到的散粉期
ＱＴＬｑＤＴＡ３－２的定位区间重叠［１８］；７号染色体上

的ｑＤＴＴ７－２与高世斌等利用 Ｎ８７－１×９５２６在７
号染色体标记区间 ｂｎｌｇ１８０５内定位到的开花期相
关性状ＱＴＬ区间重叠［１９］；９号染色体上的 ｑＤＴＴ９－
１、ｑＤＴＳ９－２与魏海忠等利用玉米自交系８０００７和
８００４４所构建的重组自交系群体在第９染色体上于
标记ｂｎｌｇ１２７－ｕｍｃ２３３７内定位到的生育期相关性
状主效ＱＴＬ区间重叠［２０］，这些与前人相似的结果

说明本研究 ＱＴＬ检测结果的真实性与可靠性。进
一步分析发现，其中ｑＤＴＴ９－１、ｑＤＴＳ９－２于 Ｅ１、Ｅ２
２个环境中均能检测到，且表型贡献率较大（大于
１０％），上述ＱＴＬ可能具有较高的育种利用价值，为
后续开展精细定位与基因克隆等方面的研究奠定

了基础。另外本研究还存在一些前人未发现的新

ＱＴＬ，但只在单环境中被检测到，如 ｑＤＴＴ４－１、
ｑＤＴＰ４－１等，这些 ＱＴＬ仍需进一步利用不同群体
验证其真实性。

生育期作为典型的数量性状，对环境的变化较

为敏感，因此在不同环境下控制生育期的基因表达

可能不尽相同，这就会导致 ＱＴＬ检测结果有所差
异。在本研究中，通过对２个环境的ＱＴＬ检测结果
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表４　２个环境条件下ＲＩＬ群体中生育期相关性状的ＱＴＬ检测结果

生育期 ＱＴＬ 染色体 环境条件
置信区间

（ｃＭ）
物理位置

（ｂｐ） ＬＯＤ Ａｄｄｔｉｖｅ Ｒ２
（％）

抽穗期 ｑＤＴＴ２－１ ２ Ｅ１ １７１．９～１９４．７ ２０４００２８８３～２２４６２９５２３ ３．０６ －０．５６ ４．４４

ｑＤＴＴ４－１ ４ ４２．２～６０．０ ６０８７８４４～１８３７５１６７ ５．５７ ０．７８ ８．６５

ｑＤＴＴ６－１ ６ ８９．１～１０９．９ １３２７３８４７３～１５３３４０７１３ ３．２４ －０．５７ ４．６３

ｑＤＴＴ７－１ ７ １３８．５～１６４．８ １４６７６３８９８～１５９７７９１７０ ２．８３ ０．５３ ３．７７

ｑＤＴＴ７－２ ７ １６４．８～１８３．７ １５９７７９１７０～１７０２５７６０３ ２．７３ ０．５３ ３．９

ｑＤＴＴ９－１ ９ ８４．８～９３．３ ２３６１５３５３～７７２５５０７８ ９．８９ －１．０５ １５．７１

ｑＤＴＴ９－２ ９ １２９．３～１４３．３ １１７０６５２０２～１２７６４９１４９ ３．１５ －０．６５ ４．１８

ｑＤＴＴ１０－１ １０ ６４．１～９４．５ ７６５４８８８８～１３８５３５８９８ ５．８０ ０．８０ ８．８６

ｑＤＴＴ１－１ １ Ｅ２ ０．０～８．６ ０～４３４０６４８ ２．８６ ０．８１ ５．６５

ｑＤＴＴ９－１ ９ ８３．６～９８．４ ２４０８８４７８～８２５６７０４６ ５．２４ －１．１２ １０．９１

散粉期 ｑＤＴＰ２－１ ２ Ｅ１ ６２．４～８４．３ １１１６５１４７～２８２２４０３２ ３．７４ ０．８９ ６．０６

ｑＤＴＰ２－２ ２ １７１．９～１９５．７ ２０４００２８８３～２２４４２９９２７ ２．５２ －０．７２ ４．０３

ｑＤＴＰ３－１ ３ ９１．６～１１１．４ １１４２５０８７２～１６３１９２４０２ ４．０４ ０．９３ ６．５２

ｑＤＴＰ３－２ ３ １７１．８～１９８．３ １８９８６７１０５～２１４７５２５７０ ２．７５ －０．７３ ４．１０

ｑＤＴＰ４－１ ４ ４５．７～５５．５ ５７６７７６５～１７２８０３８０ ８．９７ １．４１ １５．３２

ｑＤＴＰ６－１ ６ ８７．３～１１４．０ １３６４０１９１３～１５５９１７０７１ ２．５５ －０．７０ ３．８１

ｑＤＴＰ９－２ ９ １２９．７～１３７．６ １０８４１８７１６～１３３４６０９１７ ６．８３ －１．２１ １１．５７

ｑＤＴＰ４－２ ４ Ｅ２ １９２．７～２１４．４ ２３１９０３７４３～２４１３２２３２２ ２．６９ ０．７５ ５．６７

ｑＤＴＰ６－２ ６ １４５．４～１５９．４ １６５８４０４９６～１６７１６１１７０ ２．７４ －０．８４ ６．８１

ｑＤＴＰ９－１ ９ ８２．６～９９．０ ２４０８８４７８～７７２５５０７８ ３．６６ －０．８７ ７．８２

ｑＤＴＰ１０－１ １０ ８１．８～９５．５ １２６３２０５０３～１４０１１９８５０ ３．０５ ０．８２ ６．４８

吐丝期 ｑＤＴＳ２－１ ２ Ｅ１ ７５．６～９４．５ １９１１９７２９～４３５３９８９３ ５．４４ ０．９２ ７．７８

ｑＤＴＳ３－２ ３ ６５．３～８６．４ ２１００４１５２～６１２８０５５４ ２．９２ ０．６８ ４．０７

ｑＤＴＳ４－１ ４ ４２．１～５６．６ ６０８７８４４～１８１２４４２４ ５．９４ ０．９８ ８．６８

ｑＤＴＳ５－１ ５ １６８．０～１９４．１ １７０５１４０４３～１９４０７８１４６ ２．５５ ０．６１ ３．３３

ｑＤＴＳ６－１ ６ ６９．０～８９．１ １００４９５０３３～１３４０４２６５５ ２．８８ －０．６６ ４．０５

ｑＤＴＳ９－１ ９ １．１～１６．０ １８４０３４５～８６４７１９８ ３．１３ －０．６７ ４．０５

ｑＤＴＳ９－２ ９ ８５．１～９８．８ ２３４１０４９２～７７２５５０７８ １０．８６ －１．３６ １７．１９

ｑＤＴＳ１－１ １ Ｅ２ ０．０～１０．２ ０～４９０８７６５ ３．５９ １．１１ ７．６３

ｑＤＴＳ３－１ ３ ２５．０～４７．５ ３７０９２３５～１６４１３９９０ ２．７９ １．０２ ５．８５

ｑＤＴＳ９－２ ９ ８３．２～９９．０ ２３６１５３５３～７７２５５０７８ ５．６２ －１．４２ １２．３５

ｑＤＴＳ１０－１ １０ １０８．３～１２７．６ １４０６９６７５６～１４８３４３６１８ ２．７４ ０．９７ ５．７１

分析发现，不同环境下的定位结果差异较大，只有２
个ＱＴＬ在２个环境中均被检测到，大多数ＱＴＬ只在
单环境中被检测到，ＱＴＬ在多个环境下的重复性不
高，这可能是由于试验的环境差异所致。相关研究

也表明，环境的差异对生育期相关性状的影响较

大，其中气温和光照是最主要的影响因素［２１］。本试

验中２个环境条件下的播种时间以及地理位置等因
素导致试验环境间的气温和光照差异较为明显，这

可能是导致控制抽穗期等性状的基因定位结果存

在差异的原因。

此外，众多研究者提出不同性状的 ＱＴＬ位置相
同应该与表型数据的相关性有关［２２－２３］。在本研究

中生育期相关性状的表型数据在同一环境下高度

正相关，而检测结果也出现了ＱＴＬ成簇分布的现象，
如于第４染色体相同区间检测到控制多个生育期相
关性状的 ＱＴＬ簇，在第９染色体相同位置７８．１～
９９８ｃＭ内检测到到多个ＱＴＬ成簇分布（图３）。
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Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，２００１，２８（３）：２８６－２８９．

［１２］ＣｏｌａｓａｎｔｉＪ，ＴｒｅｍｂｌａｙＲ，ＷｏｎｇＡ Ｙ Ｍ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｍａｉｚｅ

ＩＮＤＥＴＥＲＭＩＮＡＴＥ１ ｆｌｏｗｅｒｉｎｇｔｉｍｅｒｅｇｕｌａｔｏｒｄｅｆｉｎｅｓａｈｉｇｈｌｙ

ｃｏｎｓｅｒｖｅｄｚｉｎｃｆｉｎｇｅｒｐｒｏｔｅｉｎｆａｍｉｌｙｉｎｈｉｇｈｅｒｐｌａｎｔｓ［Ｊ］．ＢＭＣ

Ｇｅｎｏｍｉｃｓ，２００６，７：１５８．

［１３］ＣｏｌａｓａｎｔｉＪ，ＹｕａｎＺ，ＳｕｎｄａｒｅｓａｎＶ．Ｔｈｅｉｎｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｅｇｅｎｅｅｎｃｏｄｅｓ

ａｚｉｎｃｆｉｎｇｅｒｐｒｏｔｅｉｎａｎｄｒｅｇｕｌａｔｅｓａｌｅａｆ－ｇｅｎｅｒａｔｅｄｓｉｇｎａｌｒｅｑｕｉｒｅｄ

ｆｏｒｔｈｅｔｒａｎｓｉｔｉｏｎｔｏｆｌｏｗｅｒｉｎｇｉｎｍａｉｚｅ［Ｊ］．Ｃｅｌｌ，１９９８，９３（４）：

５９３－６０３．　

［１４］ＳａｌｖｉＳ，ＳｐｏｎｚａＧ，ＭｏｒｇａｎｔｅＭ，ｅｔａｌ．Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄｎｏｎｃｏｄｉｎｇｇｅｎｏｍｉｃ

ｓｅｑｕｅｎｃｅｓａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈａｆｌｏｗｅｒｉｎｇ－ｔｉｍｅｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｔｒａｉｔｌｏｃｕｓ

ｉｎｍａｉｚｅ［Ｊ］．ＰｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅＮａｔｉｏｎａｌＡｃａｄｅｍｙｏｆＳｃｉｅｎｃｅｓｏｆ

ｔｈｅＵｎｉｔｅｄＳｔａｔｅｓｏｆＡｍｅｒｉｃａ，２００７，１０４（２７）：１１３７６－１１３８１．

［１５］ＭｕｓｚｙｎｓｋｉＭＧ，ＤａｍＴ，ＬｉＢＬ，ｅｔａｌ．Ｄｅｌａｙｅｄｆｌｏｗｅｒｉｎｇ１ｅｎｃｏｄｅｓａ

ｂａｓｉｃｌｅｕｃｉｎｅｚｉｐｐｅｒｐｒｏｔｅｉｎｔｈａｔｍｅｄｉａｔｅｓｆｌｏｒａｌｉｎｄｕｃｔｉｖｅｓｉｇｎａｌｓａｔ

ｔｈｅｓｈｏｏｔａｐｅｘｉｎｍａｉｚｅ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＰｈｙｓｉｏｌｏｇｙ，２００６，１４２（４）：

１５２３－１５３６．　

［１６］ＷａｎｇＤ，ＰｏｒｔｉｓＡＲ．Ｉｎｃｒｅａｓｅｄｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙｏｆｏｘｉｄｉｚｅｄｌａｒｇｅｉｓｏｆｏｒｍｏｆ

ｒｉｂｕｌｏｓｅ－１，５－ｂｉｓｐｈｏｓｐｈａｔｅｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅ／ｏｘｙｇｅｎａｓｅ（ｒｕｂｉｓｃｏ）

ａｃｔｉｖａｓｅｔｏＡＤＰｉｎｈｉｂｉｔｉｏｎｉｓｄｕｅｔｏａｎｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎｉｔｓ

ｃａｒｂｏｘｙｌｅｘｔｅｎｓｉｏｎａｎｄｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ－ｂｉｎｄｉｎｇｐｏｃｋｅｔ［Ｊ］．ＴｈｅＪｏｕｒｎａｌ

ｏｆＢｉｏｌｏｇｉｃａｌＣｈｅｍｉｓｔｒｙ，２００６，２８１（３５）：２５２４１－２５２４９．

［１７］ＭｃＣｏｕｃｈＳＲ，ＣｈｅｎＸ，ＰａｎａｕｄＯ，ｅｔａｌ．Ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｍａｒｋｅｒ

ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ，ｍａｐｐｉｎｇａｎｄａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓｉｎｒｉｃｅｇｅｎｅｔｉｃｓａｎｄｂｒｅｅｄｉｎｇ

［Ｊ］．ＰｌａｎｔＭｏｌｅｃｕｌａｒＢｉｏｌｏｇｙ，１９９７，３５（１／２）：８９－９９．

［１８］曹浩飞，王　彬，毛克举，等．基于单片段代换系群体的玉米开

花期性状ＱＴＬ分析［Ｊ］．河南农业大学学报，２０１４，４８（１）：６－１０．

［１９］高世斌，赵茂俊，潘光堂，等．干旱胁迫与正常环境下控制玉米

开花期性状的 ＱＴＬ鉴定［Ｊ］．西南农业学报，２００５，１８（５）：

５９３－５９７．　

［２０］魏海忠，商　伟，钟世宜，等．利用重组自交系群体定位玉米生

育期相关性状ＱＴＬ［Ｊ］．玉米科学，２０１４，２２（１）：４９－５５．

［２１］刘月娥．玉米对区域光、温、水资源变化的响应研究［Ｄ］．北

京：中国农业科学院，２０１３．

［２２］ＡｂｌｅｒＢＳＢ，ＥｄｗａｒｄｓＭＤ，ＳｔｕｂｅｒＣＷ．Ｉｓｏｅｎｚｙｍａｔｉｃｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ

ｏｆｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｔｒａｉｔｌｏｃｉｉｎｃｒｏｓｓｅｓｏｆｅｌｉｔｅｍａｉｚｅｉｎｂｒｅｄｓ［Ｊ］．Ｃｒｏｐ

Ｓｃｉｅｎｃｅ，１９９１，３１（２）：２６７－２７４．

［２３］ＰａｔｅｒｓｏｎＡＨ，ＤａｍｏｎＳ，ＨｅｗｉｔｔＪＤ，ｅｔａｌ．Ｍｅｎｄｅｌｉａｎｆａｃｔｏｒｓ

ｕｎｄｅｒｌｙｉｎｇｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｔｒａｉｔｓｉｎｔｏｍａｔｏ：ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎａｃｒｏｓｓｓｐｅｃｉｅｓ，

ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓ，ａｎｄｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ［Ｊ］．Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，１９９１，１２７（１）：１８１－

１９７．　

—８６— 江苏农业科学　２０２２年第５０卷第８期


