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　　摘要：抽穗期是衡量农作物重要性的一个关键指标，它直接影响作物对地区和季节的适应能力。了解不同谷子品
种的适宜种植区域，对于农业生产和实践具有极其重要的意义。为揭示控制抽穗期性状的遗传机制，为开展理想性状

标记辅助选择育种奠定基础，调查了２３０个样本的抽穗期叶姿、刚毛长度、刚毛颜色、护颖颜色、花药颜色、茎秆长度、
茎秆粗度、伸长节间数８个抽穗期性状并进行基因组重测序，拟以水稻抽穗期相关性状为研究对象，利用 Ｒ软件中
ＧＷＡＳｐｏｌｙ方法对水稻抽穗前后的相关性状进行多层次的相关性研究，利用基于１－随机和正双（种群结构＋血缘）的
杂交 Ｑ＋Ｋ（种群结构＋血缘）方法，分别构建分位数－分位数（ＱＱ－Ｐｌｏｔ）和曼哈顿图。筛选与表型相关性显著的 单
核苷酸多态性位点（ＳＮＰｓ），在１０ｋｂ区间找到与表型相关的基因，并对这些 ＳＮＰｓ进行功能注释。明确了每个性状与
其具有显著关联性的染色体位置以及关联度，与抽穗期叶姿、刚毛长度、刚毛颜色、护颖颜色、花药颜色、茎秆长度、茎

秆粗度、伸长节节间数关联的ＳＮＰ的关键位点在９条染色体上均有分布。
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　　谷子（Ｓｅｔａｒｉａｉｔａｌｉｃａ）是一种起源于我国的多年
生草本植物，小米是谷子去壳后的产物。谷子是我

国最主要的农作物之一，也是我国陆地生态系统的

核心组成部分［１］，其抗旱节水能力极强，有望成为

我国应对未来全球气候变化的战略性后备作物。

笔者所在课题组前期已经完成了谷子 ＳＳＲ简单重
复序列分子标记的检测［２－３］，为开展谷子分子育种

研究打下了坚实的基础。

近年来，研究人员在基因组层面上开展了一系

列对谷子的研究工作，包括利用重测序技术对重要

农艺性状进行全基因组关联分析（ＧＷＡＳ）［４－５］；利
用杂交分离群体对重要性状进行数量性状基因座

（ＱＴＬ）作图［６－８］，以及抗逆基因的克隆与功能验

证［９－１０］等。谷子是短日喜温的农作物，对光照和温

度敏感，具有显著的地域特征，是开展谷子生态适

宜度评估的基础。通过对谷子的生态适应性评估，

发掘出适应性广的谷子种质，对于培育跨地域适应

性广的谷子新品种有重大的实际应用价值。抽穗

期是反映作物生态适应能力的一个重要指标，还可

以反映作物的生长状况，光照、温度等环境因素对

其有显著影响［１１－１２］。Ｇｕｐｔａ等对 １８４个谷子品种
的产量性状进行了研究，并利用５０对 ＳＳＲ分子标
记对其进行遗传连锁，并将其定位在第５条染色体
上［１３］。Ｊｉａ等对９１６种谷子品种进行重测序，与４７
个性状进行了关联分析［４］。谷子的全基因组测序

工作［１４－１５］已全部完成，但其在全基因组范围内的相
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关研究［４，１３］鲜有报道。本研究拟在前期研究工作的

基础上，通过对谷子抽穗前后８个主要特征（抽穗
期叶姿、刚毛长度、刚毛颜色、护颖颜色、花药颜色、

茎秆长度、茎秆粗度和伸长节间数）进行重测序，开

展ＳＮＰ标记与８个抽穗期性状的全基因组关联分
析，获取关联的ＳＮＰ标记。通过对关联区域的候选
基因进行功能分析，找出与谷子抽穗期相关的关键

基因，为进一步精细定位和育种奠定基础。

１　材料与方法

１．１　试验材料和种植方法
本研究所用的２３０份谷子材料由张家口市农业

科学院提供，于２０２３年５月中旬播种于张家口市农
业科学院试验田，采用田间试验，每份谷子材料种

植２行，行长２ｍ，行距５０ｃｍ，株距３～５ｃｍ。按当
地常规管理，每份材料于抽穗期测量田间性状。

１．２　基本试验策略
对样本进行核ＤＮＡ提取，并确保其质量达到试

验标准。为评估 ＤＮＡ的质量，采用多种检测技术。
首先，使用紫外－可见分光光度计（ＮａｎｏＤｒｏｐＮＤ－
２０００，赛默飞世尔科技公司）设备对 ＤＮＡ进行定量
和定性分析，以确保ＤＮＡ的浓度和纯度符合试验要
求。此外，还通过凝胶电泳技术来评估ＤＮＡ的完整
性，确保其分子量分布和条带清晰度满足试验标

准。在ＤＮＡ质量检测合格后，按照芯片检测的标准
操作流程，对样本ＤＮＡ进行后续处理，包括ＤＮＡ的
扩增、片段化、沉淀、重悬等步骤，为芯片杂交做好

准备。在芯片杂交阶段，将ＤＮＡ与芯片上的探针进
行结合，以检测特定的遗传变异。杂交完成后，进

行洗涤和染色步骤，去除未特异性结合的 ＤＮＡ，并
使信号更加清晰，便于后续的信号检测和分析。

１．３　原始谷子芯片数据处理
首先，使用ＧｅｎｅＴｉｔａｎ系统扫描获得的原始数据

被导入到ＡｆｆｙｍｅｔｒｉｘＰｏｗｅｒＴｏｏｌｓ软件中。该软件用
于对原始数据进行聚类分析和基因分型处理。处

理完成后，ＡｆｆｙｍｅｔｒｉｘＰｏｗｅｒＴｏｏｌｓ将数据导出为
ＰＬＩＮＫ格式，以便于后续的数据分析。将 ＰＬＩＮＫ格
式的数据通过 ＰＬＩＮＫ程序转换为 ＳＮＰ的 ＶＣＦ格
式。ＶＣＦ（ｖａｒｉａｎｔｃａｌｌｆｏｒｍａｔ）是一种用于存储遗传
变异信息的标准文件格式，它包含了关于 ＳＮＰ和其
他遗传变异的详细信息。将数据转换为 ＶＣＦ格式
后，可以对这些数据进行更深入的分析，包括关联

研究、群体遗传学分析等。

１．４　芯片ＳＮＰ数据的转化
对以上总的ＳＮＰＶＣＦ文件进行筛选，按不同时

期有表型的样本数，获得抽穗期性状ＳＮＰ的ＶＣＦ文
件（使用ＶＣＦｔｏｏｌｓ处理）。
１．５　样品群体结构分析

用ＡＤＭＩＸＴＵＲＥ软件进行主成分分析，得到样
品的群体聚类情况。

１．６　连锁不平衡 （ＬＤ）分析
使用连锁不平衡系数 （ｒ２）评估染色体上 ＳＮＰ

点之间的遗传关联强度，当 ｒ２为０时，表明群体处
于遗传平衡或缺乏关联链接，而 ｒ２值越高，意味着
ＳＮＰ之间的空间关系越紧密。通常，若 ｒ２≥０．８，会
被认定为存在连锁不平衡现象。通过计算 ｒ２下降
至原来的一半时所对应的 ＳＮＰ间距，定义为连锁不
平衡的衰减距离，这一步骤借助 ＶＣＦｔｏｏｌｓ软件进行
定量分析。随后采用非线性回归模型，精确地描绘

ｒ２随ＳＮＰ物理距离增长而逐渐减弱的动态趋势图。
１．７　芯片数据的ＧＷＡＳ分析和候选基因的预测

谷子特异定制的 ＳＮＰ芯片包含８２７３８个独特
的遗传标记，经过严格筛选，最终在抽穗阶段锁定

了一组普遍存在于９５％样本中的变异位点，数量达
到了５４９７５个。接下来，运用先进的 ＧＷＡＳ策略，
借助Ｒ语言包 ＧＷＡＳｐｏｌｙ的深度分析流程，对各个
生长阶段的多种性状进行细致的关联研究。在显

性模型（１－ｄｏｍ）和关联强度２种分析模式下，采用
了混合的群体结构 ＋亲缘关系（Ｑ＋Ｋ）方法，生成
分位数 －分位数（ＱＱ－Ｐｌｏｔ）图表和具有洞察力的
曼哈顿图。对于那些表现出显著表型关联的 ＳＮＰ，
在它们所在基因区域的上下游１０ｋｂ碱基范围内进
行深入挖掘。然后，对这些 ＳＮＰ位点进行详尽的功
能注释，以揭示它们可能的生物学意义和影响。

２　结果与分析

２．１　２３０份谷子品种群体结构分析
ＡＤＭＩＸＴＵＲＥ是一种用于遗传数据聚类的软

件，它通过计算不同Ｋ值（假设的祖先群体数量）下
的交叉验证误差来评估模型的拟合度。在聚类分

析过程中，Ｋ值的趋势通常表现为先下降后上升，其
中Ｋ值开始上升的点被认为是遗传背景最相似的
祖先类群的最佳数量。根据图１所示的趋势，本试
验中的最佳Ｋ值大约为３５，这意味着样本可以被划
分为大约３５个遗传背景相似的祖先类群。
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２．２　ＬＤ分析
对谷子基因组的连锁不平衡进行深入分析，以

确定ＬＤ衰减距离。通过分析发现，谷子基因组的
ＬＤ衰减距离大约为９Ｍｂ（图２），较短的ＬＤ衰减距
离意味着在谷子基因组中，遗传变异之间的连锁关

系可以在较短的物理距离内迅速衰减，这对于后续

的遗传关联分析具有显著的优势。在进行关联分

析时，研究者通常要确定候选基因区域，以寻找与

特定性状相关的遗传变异。较短的 ＬＤ衰减距离有
助于缩小这些候选区域的范围，从而减少后续分析

的工作量。

２．３　谷子抽穗期质量性状的全基因组关联分析
质量性状表现为非连续性的特征转变，这些性

状的差异不是渐进的，而是呈现出明显的断裂式变

化。这类性状通常由１个或少数几个基因决定。在
谷物的８个抽穗期特性中，质量性状涵盖了抽穗期
叶姿、刚毛颜色、护颖色泽以及花药颜色。研究发

现，有ＳＮＰ位点与谷物抽穗期的这些质量性状显著
相关。抽穗期叶姿的显著 ＳＮＰ分布在全部９条染
色体上，其中与 ８号染色体上的 ＳＮＰ位点（８＿
６６０３６５５）关联最为紧密（表１、图３、图４）。和谷子
刚毛颜色相关的显著型 ＳＮＰ在９条染色体上均有
分布，其中和４号染色体（４＿７３９５５５３）的关联度最

高（表２、图５、图６）。和谷子护颖颜色相关的显著
型ＳＮＰ在９条染色体上均有分布，和 ４号染色体
（４＿７３９５５５３）的关联度最高（图７、图８和表３）。和
谷子花药颜色相关的显著型 ＳＮＰ在９条染色体上
均有分布，和６号染色体（６＿３４３７８４２８）的关联度最
高（图９、图１０和表４）。

表１　谷子抽穗期叶姿相关关键ＳＮＰ记录

标记 染色体
位置

（ｂｐ）
参考

碱基

替代

碱基
关联度

８＿６６０３６５５ ８ ６６０３６５５ Ｔ Ｃ １１．３５０７５４５３０

３＿４３３７９６３７ ３ ４３３７９６３７ Ｔ Ｃ ９．９４６０５４４４３

９＿４４９８０３２９ ９ ４４９８０３２９ Ｃ Ｔ ９．５２３８９０４１２

２＿４２６９４５４４ ２ ４２６９４５４４ Ｔ Ｃ ７．８８９２３９９６７

５＿２８２５８２６９ ５ ２８２５８２６９ Ｇ Ａ ７．８２７６２９５７１

４＿２２３４９３１８ ４ ２２３４９３１８ Ｃ Ｔ ５．７３９５４３４８５

１＿２９８５４１９５ １ ２９８５４１９５ Ｇ Ａ ４．８２６２００６４７

６＿３５２６０２７３ ６ ３５２６０２７３ Ｃ Ｔ ４．８０１９２２７９９

７＿１６０９３６０ ７ １６０９３６０ Ｃ Ｔ ４．２２２０８２５８２

２．４　谷子抽穗期数量性状的全基因组关联分析
连续变异的特征被称为数量性状，这种性状在

群体内各个体间呈现连续变化，并且由多对等位基

因共同作用，同时易受环境条件的影响。在谷物的

抽穗期性状中，有４个数量性状值得注意，分别是刚
毛长度、茎秆长度、茎秆粗度和伸长节间数。和谷

子刚毛长度相关的显著型 ＳＮＰ在９条染色体上均
有分布，和１号染色体（１＿３８２４１０２３）的关联度最高
（图１１、图１２和表５）。研究发现，存在若干 ＳＮＰ位
点与这些茎秆特性显著相关。关于茎秆长度，显著

的ＳＮＰ位点遍布９条染色体，其中４号染色体上的
１个位点（４＿３８１３９０７８）显示出最强关联（图１３、图
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表２　谷子刚毛颜色相关关键ＳＮＰ记录

标记 染色体
位置

（ｂｐ）
参考

碱基

替代

碱基
关联度

４＿７３９５５５３ ４ ７３９５５５３ Ｔ Ｃ １１．３４１０４０４９０

９＿４６６９８５２４ ９ ４６６９８５２４ Ａ Ｇ ５．１０１２９０９１８

２＿２６８１３５５８ ２ ２６８１３５５８ Ａ Ｇ ４．０３３８８５６７７

６＿１５０４４７０ ６ １５０４４７０ Ｔ Ｃ ３．４５００８０８１２

８＿３４３２００２３ ８ ３４３２００２３ Ｃ Ｔ ３．４３６１１２９８０

５＿２６６２１１４６ ５ ２６６２１１４６ Ｇ Ａ ３．０８７４２３９３１

７＿１５４９５２０５ ７ １５４９５２０５ Ｇ Ａ ２．９９１６０３０４２

３＿４７４３７９６７ ３ ４７４３７９６７ Ｃ Ｔ ２．９５９７８４７９３

１＿６９７７０５８ １ ６９７７０５８ Ｃ Ｔ ２．６２４８３１７２４

１４和表６）。对于茎秆粗度，同样有显著的 ＳＮＰ位
点存在于所有９条染色体，而３号染色体上的１个
位点（３＿１６７３９７）关联性最强（图１５、图１６和表７）。
至于伸长节间数，也有显著的 ＳＮＰ位点在９条染色
体上被识别，其中 ３号染色体的相同位点（３＿
１６７３９７）关联度最高（图１７、图１８和表８）。

２．５　候选基因的预测
在筛选出的一系列基因中，外显子区域的变异

基因总数达到了 １７３个。其中，与关键发育阶段
（抽穗期）叶姿相关的基因共有２０个，它们分布在
不同的染色体上，具体来说，这些基因分布在第２、
３、４、５、９号染色体（表９）。与刚毛长度相关的基因
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数量为１９个，它们主要集中在１号和５号染色体
（表１０）。与刚毛颜色相关的候选基因最多，多达
５４个，集中在４号染色体（表１１）。同样，护颖颜色
的关联基因也有３０个，全部聚集在４号染色体（表
１２）。对于花药颜色的变化，发现了４６个可能的候
选基因，分布在６号、７号和９号染色体上，但以６
号染色体上的基因最多（表１３）。在植物茎秆粗度

的遗传调控中，有３个显著的候选基因分布在２号
和３号染色体上（表１４）。最后，仅发现１个与伸长
节间隔数相关的候选基因，它位于 ３号染色体上
（表１５）。茎秆长度的候选基因没有成功预测。

３　讨论与结论

在过去的科研工作中，水稻和小麦的抽穗关键

阶段相关基因已陆续被定位并克隆［１６－１９］。至于高

粱，关于抽穗期的基因研究也已经进行了数量性状

位点（ＱＴＬ）分析［２０］。本研究利用谷子全基因组关

联分析策略，利用９６ＫＳＮＰ芯片对选定的样本进行
基因型鉴定。这一过程通常包括挑选适合目标的

谷子种质资源，然后扫描芯片以评估标记之间的

ＬＤ，同时对种质的表型数据进行验证，最后将所有
数据整合，进行全基因组关联分析。与之相反，候

选基因关联分析则较为有限，主要聚焦于候选基因

的序列分析和多态性检测，随后通过 Ｑ＋Ｋ模型配
合表型数据，对候选基因进行关联分析。深入研究

复杂性状的全基因组关联分析（ＧＷＡＳ）不仅揭示了
遗传机制的复杂性，还为后续的基因定位提供了有
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表３　谷子护颖颜色相关关键ＳＮＰ记录

标记 染色体
位置

（ｂｐ）
参考

碱基

替代

碱基
关联度

４＿７３９５５５３ ４ ７３９５５５３ Ｔ Ｃ ８．８０２８４１９３３

７＿２４７３２９２０ ７ ２４７３２９２０ Ｃ Ｔ ５．００９６５９６２２

１＿５４８０９１７ １ ５４８０９１７ Ｇ Ｃ ４．６０２６２２２６８

６＿３６９７８３６ ６ ３６９７８３６ Ｇ Ｔ ４．３８０９１９９９８

５＿１９３０２５３９ ５ １９３０２５３９ Ｇ Ａ ４．０１９０８３２１３

８＿３８７２７８５５ ８ ３８７２７８５５ Ｔ Ｃ ３．９０２５３７２３９

２＿１６２４２６５５ ２ １６２４２６５５ Ａ Ｇ ３．８８６６７４４２０

３＿２１７１０５７８ ３ ２１７１０５７８ Ａ Ｇ ３．１６７９６９５９７

９＿１５２３７９１０ ９ １５２３７９１０ Ｃ Ｔ ２．９１４９０７５９８

价值的线索。单倍型作为染色体上多个等位基因

共享的单元，蕴含着等位基因间连锁关系的珍贵信

息。传统ＧＷＡＳ通过逐一检测ＳＮＰ来寻找关联，而
单倍型ＧＷＡＳ（ｈＧＷＡＳ）则将单倍型区块作为整体
纳入分析，以发现与性状有显著关联的特定区

域［２１］。当前，作物表型评估主要依赖人工手段，耗

时且易受主观因素影响。随着高通量表型平台的

兴起，未来有望实现表型数据的高效且精确获取，

从而充分挖掘ＧＷＡＳ的潜力，突破传统对疾病抗性
和产量等少数性状的关注，扩展到对数十个甚至更

多难以人工衡量的作物特性，如抗逆性、生长速度

等，从而揭示大量显著关联位点，进一步挖掘隐藏

的基因资源［２２－２３］。本试验找出了与谷子抽穗期８
个性状具有高度关联的ＳＮＰ位点，发现在９条染色
体上均有分布，在４号染色体上数量最多。与谷子
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表４　谷子花药颜色相关关键ＳＮＰ记录

标记 染色体
位置

（ｂｐ）
参考

碱基

替代

碱基
关联度

６＿３４３７８４２８ ６ ３４３７８４２８ Ｃ Ｇ １９．５３４７４７１４０

９＿２２３５７９８ ９ ２２３５７９８ Ｃ Ｔ １１．７５７５９２８９０

７＿２６５７３５３９ ７ ２６５７３５３９ Ｇ Ａ ５．８５２８４１８３３

３＿３５８６５０６９ ３ ３５８６５０６９ Ｔ Ｃ ５．１３１７２００８２

４＿２５０７８２５８ ４ ２５０７８２５８ Ｔ Ｃ ４．１４３２９０７６４

２＿２７２１５６４５ ２ ２７２１５６４５ Ｃ Ｔ ３．７２１６９５４４２

１＿８０２８４２６ １ ８０２８４２６ Ａ Ｃ ２．７７６７５９８１７

５＿３９４８９０４２ ５ ３９４８９０４２ Ｔ Ｃ ２．７６２７２４８５３

８＿３０２４２４０５ ８ ３０２４２４０５ Ｇ Ａ ２．６４２３８３６２７

抽穗期叶姿关联性最强的 ＳＮＰ位点位于８号染色
体，与谷子刚毛长度关联性最强的 ＳＮＰ位点位于１
号染色体，但与谷子刚毛颜色关联的 ＳＮＰ位点在４
号染色体上最多，与谷子护颖颜色关联性最强的

ＳＮＰ位点位于４号染色体，与谷子花药颜色关联性
最强的ＳＮＰ位点位于６号染色体，与谷子茎秆长度
关联性最强的ＳＮＰ位点位于４号染色体，但与谷子
茎秆粗度关联的ＳＮＰ位点在３号染色体上最多，与

谷子伸长节节间数关联性最强的 ＳＮＰ位点位于 ４
号染色体。

　　水稻中控制成熟期性状的基因多，涉及包括植
物激素、泛素

!

蛋白酶体通路、ＭＡＰＫ信号、表观修
饰、Ｇ

!

蛋白信号等分子路径［２２－２６］。本研究中，推

测与谷子成熟期性状关联的候选基因功能主要包

括细胞构成、跨膜运输、氧化还原酶、ＤＮＡ整合、离
子结合蛋白、蛋白激酶等。
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表５　谷子刚毛长度相关关键ＳＮＰ记录

标记 染色体
位置

（ｂｐ）
参考

碱基

替代

碱基
关联度

１＿３８２４１０２３ １ ３８２４１０２３ Ｔ Ｃ ７．２２１３１５２９９

５＿３５４８４５４８ ５ ３５４８４５４８ Ａ Ｇ ６．０２７０８４８９６

６＿１０３５８１４ ６ １０３５８１４ Ｇ Ａ ４．３９６４６５６４４

９＿１２７２１３４９ ９ １２７２１３４９ Ｔ Ｇ ４．１２２４９６７１３

７＿２６２０９１８６ ７ ２６２０９１８６ Ｃ Ｔ ４．１１６０２６７８２

８＿４４５２２７９ ８ ４４５２２７９ Ａ Ｇ ４．０６２１５７９４５

３＿３８９７１５５６ ３ ３８９７１５５６ Ａ Ｇ ３．８８１５７９７４９

４＿２０４０９８６６ ４ ２０４０９８６６ Ａ Ｇ ２．９０３８８２７２３

２＿３２０６６６０ ２ ３２０６６６０ Ａ Ｇ ２．７８３０５８６４４
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表６　谷子茎秆长度相关关键ＳＮＰ记录

标记 染色体
位置

（ｂｐ）
参考

碱基

替代

碱基
关联度

４＿３８１３９０７８ ４ ３８１３９０７８ Ｇ Ｔ ５．４１１８６１０６９

２＿４７５９５５９２ ２ ４７５９５５９２ Ａ Ｇ ５．１９４０７７３６８０

３＿２３５１１７ ３ ２３５１１７ Ａ Ｇ ５．０８４９３８７４７

１＿２５９５２９８８ １ ２５９５２９８８ Ｇ Ｔ ４．４６０８３９５１０

８＿４０３４８５０４ ８ ４０３４８５０４ Ｇ Ａ ４．４０８６３２１９９

７＿３０８１３０４２ ７ ３０８１３０４２ Ａ Ｇ ４．０９６００９５８１

９＿３５３１００９３ ９ ３５３１００９３ Ｃ Ａ ３．４９０９１９０２４

６＿１３１０８５３８ ６ １３１０８５３８ Ａ Ｇ ３．２１３８５６８１６

５＿６０５３９４６ ５ ６０５３９４６ Ｇ Ａ ３．０３８４６２５３４

［５］贾小平，张　博，董志平，等．海南短日照条件下谷子穗部性状的

全基因组关联分析［Ｊ］．河南农业科学，２０１８，４７（９）：３３－４０．
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（Ｌ．）Ｐ．Ｂｅａｕｖ．］ｕｓｉｎｇＲＡＤ－ｓｅｑ［Ｊ］．ＰＬｏＳＯｎｅ，２０１７，１２

（６）：ｅ０１７９７１７．

［８］ＺｈａｎｇＫ，ＦａｎＧＹ，ＺｈａｎｇＸＸ，ｅｔａｌ．ＩｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆＱＴＬｓｆｏｒ１４
ａｇｒｏｎｏｍｉｃａｌｌｙｉｍｐｏｒｔａｎｔｔｒａｉｔｓｉｎＳｅｔａｒｉａｉｔａｌｉｃａｂａｓｅｄｏｎＳＮＰｓ
ｇｅｎｅｒａｔｅｄｆｒｏｍｈｉｇｈ－ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ［Ｊ］．Ｇ３，２０１７，７（５）：
１５８７－１５９４．

［９］元香梅，禾　璐，张凯烨，等．谷子 ＸＴＨ基因家族与抗旱相关基
因的分析［Ｊ］．山西农业大学学报（自然科学版），２０１７，３７（１）：
１－６．　

［１０］程　璐，张　彬，张耀元，等．谷子ＭＹＢ转录因子家族与抗旱关
系的研究［Ｊ］．山西农业大学学报（自然科学版），２０１６，３６
（１２）：８４６－８４９，８６７．

—１４—江苏农业科学　２０２５年第５３卷第６期



表７　谷子茎秆粗度相关关键ＳＮＰ记录

标记 染色体
位置

（ｂｐ）
参考

碱基

替代

碱基
关联度

３＿１６７３９７ ３ １６７３９７ Ｃ Ｇ ６．５３５９０９５９３

２＿４５０７６５１９ ２ ４５０７６５１９ Ｃ Ｇ ５．６５２９６８２６４

８＿３１５７２４７８ ８ ３１５７２４７８ Ｇ Ｔ ４．４７９０３９６６１

４＿１９００２２０３ ４ １９００２２０３ Ｇ Ｔ ３．９９０４２６４２７

６＿７３４４７ ６ ７３４４７ Ｇ Ａ ３．７７０９９５５９９

５＿２８７８０４３９ ５ ２８７８０４３９ Ａ Ｇ ３．５５５２３５８１３

９＿５６０８５１６６ ９ ５６０８５１６６ Ｃ Ｔ ３．３８３５３８８４３

１＿４７２４０４１ １ ４７２４０４１ Ｃ Ａ ３．３４３４１９６６８

７＿３０８１５７９７ ７ ３０８１５７９７ Ａ Ｇ ２．８９８４７３４９３

［１１］贾小平，李剑峰，全建章，等．不同光周期条件下谷子农艺性状

的光周期敏感性评价［Ｊ］．植物遗传资源学报，２０１８，１９（５）：

９１９－９２４．

［１２］普晓英，曾亚文，申时全，等．低速磷胁迫对云南地方稻种核心

种质抽穗期的影响［Ｊ］．植物遗传资源学报，２００４，５（３）：２７１－

２７５．　

［１３］ＧｕｐｔａＳ，ＫｕｍａｒｉＫ，ＭｕｔｈａｍｉｌａｒａｓａｎＭ，ｅｔａｌ．Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

ａｎｄａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｍａｐｐｉｎｇｏｆｙｉｅｌｄｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｎｇａｇｒｏｎｏｍｉｃｔｒａｉｔｓｉｎ

ｆｏｘｔａｉｌｍｉｌｌｅｔ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＣｅｌｌＲｅｐｏｒｔｓ，２０１４，３３（６）：８８１－８９３．

［１４］ＢｅｎｎｅｔｚｅｎＪＬ，ＳｃｈｍｕｔｚＪ，ＷａｎｇＨ，ｅｔａｌ．Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｇｅｎｏｍｅ

ｓｅｑｕｅｎｃｅｏｆｔｈｅｍｏｄｅｌｐｌａｎｔＳｅｔａｒｉａ［Ｊ］．ＮａｔｕｒｅＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，

２０１２，３０（６）：５５５－５６１．

［１５］ＺｈａｎｇＧＹ，ＬｉｕＸ，ＱｕａｎＺＷ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｏｍｅｓｅｑｕｅｎｃｅｏｆｆｏｘｔａｉｌ

ｍｉｌｌｅｔ（Ｓｅｔａｒｉａｉｔａｌｉｃａ）ｐｒｏｖｉｄｅｓｉｎｓｉｇｈｔｓｉｎｔｏｇｒａｓｓｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｎｄ

ｂｉｏｆｕｅｌｐｏｔｅｎｔｉａｌ［Ｊ］．ＮａｔｕｒｅＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１２，３０（６）：５４９－５５４．

［１６］曾　莲，张　华，柳　絮，等．水稻抽穗期基因 Ｈｄ７ｍ的定位及

遗传分析［Ｊ］．山东农业科学，２０１５，４７（１）：１０－１３．

—２４— 江苏农业科学　２０２５年第５３卷第６期



表８　谷子伸长节节间数相关关键ＳＮＰ记录

标记 染色体 位置（ｂｐ） 参考碱基 替代碱基 关联度

３＿１６７３９７ ３ １６７３９７ Ｃ Ｇ ６．４８２８９４７９６
８＿４０３４８５０４ ８ ４０３４８５０４ Ｇ Ａ ５．０４６４２７５４２
４＿３８１３９０７８ ４ ３８１３９０７８ Ｇ Ｔ ４．８９０５３６７０１

１＿２４１１９７８ １ ２４１１９７８ Ａ Ｃ ３．８３８６００６６２
２＿４４９７７４００ ２ ４４９７７４００ Ｃ Ｔ ３．８０７０７５８７９
６＿２５４５３８４９ ６ ２５４５３８４９ Ｇ Ｃ ３．７６９６２８３４１

９＿３５２４８２２０ ９ ３５２４８２２０ Ｃ Ｔ ３．５２１５９２３６０
７＿２９５８２６２０ ７ ２９５８２６２０ Ｇ Ｔ ３．４５３６７２０１１

５＿１０１１１８４２ ５ １０１１１８４２ Ｃ Ｔ ３．４２５５４０７８４

［１７］李允振，黄永禄，谢旭阳，等．水稻抽穗期基因 ＥＨＤ８的遗传分

析及精细定位［Ｊ］．中国科技论文，２０１７，１２（１２）：１３３６－１３４０．

［１８］葛永申．水稻高代回交导入系群体产量相关性状的ＱＴＬ定位及

抽穗期基因ＤＴＨ６的鉴定［Ｄ］．扬州：扬州大学，２０１７．

［１９］刘国祥．小麦抽穗期基因ＴａＨｄＭ６０５精细作图［Ｄ］．北京：中国

农业科学院，２０１５．

［２０］王　燕．高粱抽穗期基因 Ｍａ１和 Ｍａ３的分子进化及抽穗期的

ＱＴＬ分析［Ｄ］．北京：中国农业大学，２０１５．

［２１］谭力治，赵毅强．全基因组关联分析中混合模型的原理、优化与

应用［Ｊ］．中国农业科学，２０２３，５６（９）：１６１７－１６３２．

［２２］任生林，吴才文，经艳芬，等．全基因组关联分析在作物中的研

究进展［Ｊ］．分子植物育种，２０２４，２２（１１）：３５９４－３６０２．

［２３］杨　彬，周嘉润，沈玉婷，等．水稻种子活力性状全基因组关联

分析研究进展［Ｊ］．江苏农业科学，２０２３，５１（３）：１６－２１．

［２４］ＤｕａｎＰＧ，ＲａｏＹＣ，ＺｅｎｇＤＬ，ｅｔａｌ．ＳＭＡＬＬＧＲＡＩＮ１，ｗｈｉｃｈ

ｅｎｃｏｄｅｓａｍｉｔｏｇｅｎ－ａｃｔｉｖａｔｅｄｐｒｏｔｅｉｎｋｉｎａｓｅｋｉｎａｓｅ４，ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｓ

ｇｒａｉｎｓｉｚｅｉｎｒｉｃｅ［Ｊ］．ＴｈｅＰｌａｎｔＪｏｕｒｎａｌ，２０１４，７７（４）：５４７－

５５７．　　

［２５］ＨｕＪ，ＷａｎｇＹＸ，ＦａｎｇＹＸ，ｅｔａｌ．ＡｒａｒｅａｌｌｅｌｅｏｆＧＳ２ｅｎｈａｎｃｅｓ

ｇｒａｉｎｓｉｚｅａｎｄｇｒａｉｎｙｉｅｌｄｉｎｒｉｃｅ［Ｊ］．ＭｏｌｅｃｕｌａｒＰｌａｎｔ，２０１５，８

（１０）：１４５５－１４６５．

［２６］ＬｉＪ，ＣｈｕＨＷ，ＺｈａｎｇＹＨ，ｅｔａｌ．ＴｈｅｒｉｃｅＨＧＷｇｅｎｅｅｎｃｏｄｅｓａ

ｕｂｉｑｕｉｔｉｎ－ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ（ＵＢＡ）ｄｏｍａｉｎｐｒｏｔｅｉｎｔｈａｔｒｅｇｕｌａｔｅｓｈｅａｄｉｎｇ

ｄａｔｅａｎｄｇｒａｉｎｗｅｉｇｈｔ［Ｊ］．ＰＬｏＳＯｎｅ，２０１２，７（３）：ｅ３４２３１．

—３４—江苏农业科学　２０２５年第５３卷第６期



表９　谷子抽穗期叶姿关联区域检测候选基因位置及其在数据库的注释情况

标记 染色体
位置

（ｂｐ） 参考碱基替代碱基 关联度 数据库注释情况

２＿３４１３１１５ ２ ３４１３１１５ Ｇ Ａ ６．６３４９０１８８４ 钙腔蛋白

２＿３６０９７２５０ ２ ３６０９７２５０ Ｔ Ｃ ５．８４２４８９５０７ 呼吸爆发氧化酶

２＿３９９３７２０９ ２ ３９９３７２０９ Ｃ Ａ ７．７７４６４４４４３ ２６Ｓ蛋白酶体调控亚基Ｔ１

２＿３９９８７０７３ ２ ３９９８７０７３ Ｃ Ｔ ６．４６７９８６８０３ 后期促进复合体亚基４

２＿４００３０８２８ ２ ４００３０８２８ Ｔ Ｃ ６．２３５８２３４２４ 转运蛋白颗粒复合体亚基２

２＿４２６４７７８４ ２ ４２６４７７８４ Ｃ Ｔ ６．８３０８１２０１０ 转录因子ＭＹＢ，植物

２＿４２６９４５４４ ２ ４２６９４５４４ Ｔ Ｃ ７．８８９２３９９６７ 四肽重复蛋白

３＿３５０３２０１ ３ ３５０３２０１ Ｃ Ｔ ７．０６０１９９７７５ 新薄荷醇脱氢酶

３＿２３４９０６０１ ３ ２３４９０６０１ Ｃ Ｔ ９．９０９６７６６５６ 拟南芥组氨酸激酶２／３／４（细胞分裂素受体）

３＿２３４９１１１７ ３ ２３４９１１１７ Ｇ Ａ ６．２５３９７８５８１ 拟南芥组氨酸激酶２／３／４（细胞分裂素受体）

３＿２３５１２５４１ ３ ２３５１２５４１ Ａ Ｇ ５．５８８７３３７５３ 血红素合成酶

３＿４３３７９６３７ ３ ４３３７９６３７ Ｔ Ｃ ９．９４６０５４４４３ Ｆ－ｂｏｘ蛋白和富亮氨酸重复蛋白２／２０

４＿２２３４９３１８ ４ ２２３４９３１８ Ｃ Ｔ ５．７３９５４３４８５ 二氨基羟磷核糖氨基嘧啶脱氨酶／５－氨基－６－
（５－磷酸核糖氨基）尿嘧啶还原酶

４＿３７１８７３２２ ４ ３７１８７３２２ Ｇ Ｔ ５．６９３９８２８１０ 含脱氢酶结构域的蛋白

５＿２８２５８２６９ ５ ２８２５８２６９ Ｇ Ａ ７．８２７６２９５７１ １，３半乳糖基转移酶

９＿１５５１５４２ ９ １５５１５４２ Ｇ Ａ ６．１４５７５６７７６ ＧＤＰ－甘露糖运输车

９＿１５６３９３３ ９ １５６３９３３ Ｇ Ａ ６．１６３８０３７３６ Ｅ３泛素蛋白连接酶

９＿９９２９０７５ ９ ９９２９０７５ Ｔ Ｇ ７．７１５８５５０７５ 鼠李糖半乳糖酸Ｉ鼠李糖基转移酶

９＿４４９３６３４６ ９ ４４９３６３４６ Ｇ Ａ ５．６６７１１９８９５ ＤＮＡ退火解旋酶和内切酶ＺＲＡＮＢ３

９＿４４９８０３２９ ９ ４４９８０３２９ Ｃ Ｔ ９．５２３８９０４１２ 拉布ＧＤＰ解离抑制剂

表１０　谷子刚毛长度关联区域检测候选基因位置及其在数据库的注释情况

标记 染色体
位置

（ｂｐ） 参考碱基 替代碱基 关联度 数据库注释情况

１＿３６９０４３２２ １ ３６９０４３２２ Ｔ Ｃ ５．７３７２２００８８ 丙酮酸脱氢酶Ｅ１组分亚基β

１＿３６９２７０１５ １ ３６９２７０１５ Ａ Ｇ ５．９７２５５２５３４ 核糖体ＲＮＡ加工蛋白

１＿３６９４０２２８ １ ３６９４０２２８ Ｃ Ｔ ７．０６４２３１４５５ 纤毛和鞭毛相关蛋白

１＿３７７３４４３６ １ ３７７３４４３６ Ｔ Ｃ ５．８６４０８９１３５ 蛋白质ＬＳＭ１２

１＿３７７４８２１３ １ ３７７４８２１３ Ｇ Ａ ６．３８２８１５５００ 蛋白酶类９

１＿３７７５１６０２ １ ３７７５１６０２ Ｃ Ｔ ６．１６９６９４３８０ 蛋白酶类９

１＿３７７５２３７２ １ ３７７５２３７２ Ａ Ｇ ６．７４９７７６７９０ ＣＣＲ４－ＮＯＴ转录复合体亚基１

１＿３７７６４４９０ １ ３７７６４４９０ Ｇ Ａ ６．５５６７９９８１１ 丝氨酸蛋白酶抑制剂

１＿３７７６９２６４ １ ３７７６９２６４ Ｔ Ｃ ５．６１９１４２３０８ 转录因子ⅢＢ９０ｋｕ亚基

１＿３７７７２９３７ １ ３７７７２９３７ Ｇ Ａ ５．６１７９９７９９０ 转录因子ⅢＢ９０ｋｕ亚基

１＿３８２４１０２３ １ ３８２４１０２３ Ｔ Ｃ ７．２２１３１５２９９ 伪响应调节器５

１＿３８２５８４８８ １ ３８２５８４８８ Ａ Ｇ ６．５４８９２８５４９ 伪响应调节器５

５＿７６８１０３４ ５ ７６８１０３４ Ｇ Ａ ５．８１２６３６５１１ 类固醇３－氧化酶

５＿７６８３０１４ ５ ７６８３０１４ Ｔ Ｇ ５．８１４５７２８４１ 类固醇３－氧化酶

５＿３５４３２７８７ ５ ３５４３２７８７ Ｇ Ｔ ５．８５１７９６９８４ ２６Ｓ蛋白酶体调控亚基Ｎ９

５＿３５４３３５６９ ５ ３５４３３５６９ Ａ Ｇ ５．８０３９６０４０４ ２６Ｓ蛋白酶体调控亚基Ｎ９

５＿３５４３８５０２ ５ ３５４３８５０２ Ｃ Ｔ ５．５９７７４８４３５ 跨膜９超家族成员２／４

５＿３５４５５５９５ ５ ３５４５５５９５ Ｇ Ａ ５．６５６４１３９０３ ＡＤＰ－核糖基化因子１／２

５＿３５４８４５４８ ５ ３５４８４５４８ Ａ Ｇ ６．０２７０８４８９６ ＤＮＡ拓扑异构酶Ⅱ
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表１１　谷子刚毛颜色关联区域检测候选基因位置及其在数据库的注释情况

标记 染色体 位置（ｂｐ） 参考碱基 替代碱基 关联度 数据库注释情况

４＿５５０４４０６ ４ ５５０４４０６ Ａ Ｃ ８．２０１６８０３０２ 真核生物翻译起始因子２Ｃ
４＿５５３６３９８ ４ ５５３６３９８ Ｔ Ｃ ７．６６６３４９３９５ β－葡萄糖苷酶
４＿５５４１８６８ ４ ５５４１８６８ Ｇ Ｃ ７．１４６８３６１５２ 丙二酸半醛脱氢酶（乙酰化）／甲基丙二酸半醛脱氢酶
４＿５５４２９５５ ４ ５５４２９５５ Ｔ Ｇ ７．３０６０３８９２３ 丙二酸半醛脱氢酶（乙酰化）／甲基丙二酸半醛脱氢酶
４＿５５４５２８０ ４ ５５４５２８０ Ｃ Ｇ ６．６６０８１９１０７ 丙二酸半醛脱氢酶（乙酰化）／甲基丙二酸半醛脱氢酶
４＿５５４６８５６ ４ ５５４６８５６ Ｇ Ａ ７．００４６１１７９３ 丙二酸半醛脱氢酶（乙酰化）／甲基丙二酸半醛脱氢酶
４＿５５７１４３８ ４ ５５７１４３８ Ｔ Ｇ ６．４５５０２３８８１ 翻译起始因子３亚基Ｍ
４＿５５７７３６１ ４ ５５７７３６１ Ａ Ｇ ７．００３３８８３３３ ＤＮＡ修复蛋白ＲａｄＡ／Ｓｍｓ
４＿５５７７５４４ ４ ５５７７５４４ Ｃ Ａ ６．９８７８５６５３８ ＤＮＡ修复蛋白ＲａｄＡ／Ｓｍｓ
４＿６８９９７９７ ４ ６８９９７９７ Ｇ Ｔ ６．１７３８６１４４１ 泛素Ｂ
４＿７０３１３９９ ４ ７０３１３９９ Ｇ Ｃ ７．５４３５３１４３２ 多肽－二磷酸低聚糖－蛋白糖基转移酶亚基ＤＤＯＳＴ／ＷＢＰ１
４＿７０６４７９４ ４ ７０６４７９４ Ｇ Ａ ５．６９５９５５２８３ ＡＴＰ结合盒，Ｇ亚族（ＷＨＩＴＥ），成员２
４＿７０６９２４７ ４ ７０６９２４７ Ｃ Ｔ ６．７７６９５７６９６ 乙醇胺磷酸转移酶

４＿７０７７６１５ ４ ７０７７６１５ Ｔ Ｇ ６．３３３３２５７２８ Ｅ３泛素蛋白连接酶ＳＩＡＨ１
４＿７０８９１１１ ４ ７０８９１１１ Ｃ Ｔ ７．４６０５３１６９４ 乙醇胺磷酸转移酶

４＿７１００１４９ ４ ７１００１４９ Ａ Ｇ ６．３７１６４６４３７ ＬＲＲ受体样丝氨酸／苏氨酸蛋白激酶
４＿７１０１７１５ ４ ７１０１７１５ Ｔ Ｃ ６．７９５９６５８４１ 赖氨酸组氨酸转运蛋白

４＿７１０６８６９ ４ ７１０６８６９ Ｇ Ａ ６．４２８３６５４４７ Ａｓｅ１／ＰＲＣ１／ＭＡＰ６５家族蛋白
４＿７１１８６２３ ４ ７１１８６２３ Ｔ Ｃ ６．００４８６５８５０ ＬＲＲ受体样丝氨酸／苏氨酸蛋白激酶
４＿７１２４２５４ ４ ７１２４２５４ Ａ Ｇ ７．６２９８３１７３０ 泛素Ｃ
４＿７１４８３４７ ４ ７１４８３４７ Ｃ Ａ ６．１１７０２５４９５ 过氧化物酶

４＿７１４９７１０ ４ ７１４９７１０ Ａ Ｇ ５．９５１１９３９９６ 过氧化物酶

４＿７１５２１５０ ４ ７１５２１５０ Ｔ Ｇ ８．９７９４３０４２１ 甘油醛３－磷酸脱氢酶（磷酸化）
４＿７１６４９１６ ４ ７１６４９１６ Ａ Ｇ ７．０１４９２１２５５ 邻氨基甲酸酯合成酶组分Ⅱ
４＿７１８８８５３ ４ ７１８８８５３ Ｃ Ｔ ７．１１０９１５８８８ 谷氨酰胺酰－ｔＲＮＡ合成酶
４＿７１９８２７３ ４ ７１９８２７３ Ａ Ｇ ９．４１０１８７２８８ 跨膜抗坏血酸依赖还原酶

４＿７２１５０４１ ４ ７２１５０４１ Ａ Ｔ １０．４３９１６６４３０ 抗病毒解旋酶ＳＫＩ２
４＿７２２２３７２ ４ ７２２２３７２ Ａ Ｇ ８．２１０８３４９０５ 抗病毒解旋酶ＳＫＩ２
４＿７２３６８８８ ４ ７２３６８８８ Ｔ Ｃ ８．３４８４２４５００ 抗病毒解旋酶ＳＫＩ２
４＿７２８６６３３ ４ ７２８６６３３ Ｔ Ｃ ９．９３９０９９２１９ 生长素反应蛋白

４＿７２９７１７２ ４ ７２９７１７２ Ｃ Ｔ ５．９２４９２１３７２ 单链ＤＮＡ结合蛋白ＷＨＹ２
４＿７３０９９４５ ４ ７３０９９４５ Ｔ Ｇ ８．５９３３１６０５０ ｔ复合体蛋白１亚基
４＿７３２１５２０ ４ ７３２１５２０ Ｔ Ｃ １０．５２６９５５７４０ ＡＤＰ－核糖基化因子１／２
４＿７３２２９５７ ４ ７３２２９５７ Ｇ Ａ ９．７４０６３７６５１ 细胞膜蛋白

４＿７３２４７５１ ４ ７３２４７５１ Ｃ Ｔ ８．５６６３６２０００ 细胞膜蛋白

４＿７３２８３２７ ４ ７３２８３２７ Ｔ Ｃ ８．２８２９８９９３３ ＥＳＣＲＴ－Ⅰ复合体亚基ＶＰＳ３７
４＿７３４０９１４ ４ ７３４０９１４ Ｔ Ｇ １０．０５８７１１５５０ ＡＤＰ－核糖基化因子１／２
４＿７３４１９８３ ４ ７３４１９８３ Ｔ Ｃ ６．４９３７７６２０３ ＡＤＰ－核糖基化因子１／２
４＿７３４４０６２ ４ ７３４４０６２ Ａ Ｇ ７．５０４１９５６４３ 细胞膜蛋白

４＿７３５６７７７ ４ ７３５６７７７ Ａ Ｇ ５．６７１２９９１７７ 细胞周期蛋白Ｋ
４＿７３５７０９４ ４ ７３５７０９４ Ａ Ｇ １０．４９３２６５８３０ 细胞周期蛋白Ｋ
４＿７３６６６１７ ４ ７３６６６１７ Ａ Ｇ ６．７５３１７８８６０ 翻译因子ＧＵＦ１，线粒体
４＿７３７０２８６ ４ ７３７０２８６ Ｔ Ｃ ９．６６５８０３８３０ 翻译因子ＧＵＦ１，线粒体
４＿７３７３７０２ ４ ７３７３７０２ Ｔ Ｃ １０．５６８５４３９８０ 翻译因子ＧＵＦ１，线粒体
４＿７３７７２０７ ４ ７３７７２０７ Ｔ Ｃ ８．５４８８３１１６８ 核酸酶Ｓ１
４＿７３７８６２５ ４ ７３７８６２５ Ｔ Ｇ １０．４０２２６４３００ 核酸酶Ｓ１
４＿７３８７０５３ ４ ７３８７０５３ Ｃ Ｔ ８．５６６３６２０００ ＤＮＡ解旋酶ＭＣＭ９
４＿７３９０４０４ ４ ７３９０４０４ Ｇ Ａ １１．１４１０６６５３０ ＤＮＡ解旋酶ＭＣＭ９
４＿７３９０４８２ ４ ７３９０４８２ Ａ Ｃ １０．６７１６０６８２０ ＤＮＡ解旋酶ＭＣＭ９
４＿７３９２３４７ ４ ７３９２３４７ Ａ Ｔ ９．１９５２２１５５７ ＣＯＰ９信号小体复合物亚基３
４＿７３９５５５３ ４ ７３９５５５３ Ｔ Ｃ １１．３４１０４０４９０ 苏氨酰氨甲酰腺苷

４＿７３９９１１４ ４ ７３９９１１４ Ｃ Ｇ １０．４０６３６４０９０ 苏氨酰氨甲酰腺苷

４＿７４００３８４ ４ ７４００３８４ Ｇ Ｔ １１．２１６１７１８４０ ＤＮＡ解旋酶ＭＣＭ９
４＿７４３１０１１ ４ ７４３１０１１ Ｔ Ｃ ９．２９４８７４４３７ 聚腺苷化因子亚基２
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表１２　谷子护颖颜色关联区域检测候选基因位置及其在数据库的注释情况

标记 染色体 位置（ｂｐ） 参考碱基 替代碱基 关联度 数据库注释情况

４＿７０６９２４７ ４ ７０６９２４７ Ｃ Ｔ ５．８４１５７２９２９ 乙醇胺磷酸转移酶

４＿７０７４１７８ ４ ７０７４１７８ Ｇ Ａ ５．７４７１７９３０７ 酰基甘油脂肪酶

４＿７１４８３４７ ４ ７１４８３４７ Ｃ Ａ ５．５９８３６０１７４ 过氧化物酶

４＿７１４９７１０ ４ ７１４９７１０ Ａ Ｇ ５．７５７４４７８０９ 过氧化物酶

４＿７１８８８５３ ４ ７１８８８５３ Ｃ Ｔ ５．６５０１４５４７４ 谷氨酰胺ｔＲＮＡ合成酶

４＿７１９８２７３ ４ ７１９８２７３ Ａ Ｇ ７．９３５１７０６１２ 跨膜抗坏血酸依赖还原酶

４＿７２１５０４１ ４ ７２１５０４１ Ａ Ｔ ８．７５１７２３１６５ 抗病毒解旋酶ＳＫＩ２

４＿７２２２３７２ ４ ７２２２３７２ Ａ Ｇ ６．９８３８８７５２６ 抗病毒解旋酶ＳＫＩ２

４＿７２３６８８８ ４ ７２３６８８８ Ｔ Ｃ ６．４３１８３０２５５ 抗病毒解旋酶ＳＫＩ２

４＿７３０９９４５ ４ ７３０９９４５ Ｔ Ｇ ６．１３９５４１３０１ ２０Ｓ蛋白酶体亚基β２

４＿７３２１５２０ ４ ７３２１５２０ Ｔ Ｃ ８．６１８３０８２４４ Ｅ３泛素蛋白连接酶ＡＴＬ６／９／１５／３１／４２／５５

４＿７３２２９５７ ４ ７３２２９５７ Ｇ Ａ ７．６９９７２９７３７ 苏氨酸脱水酶

４＿７３２４７５１ ４ ７３２４７５１ Ｃ Ｔ ７．１８７１７８９７２ 细胞膜蛋白

４＿７３２８３２７ ４ ７３２８３２７ Ｔ Ｃ ８．１１８９８３１９３ ＥＳＣＲＴ－Ｉ复合体亚基ＶＰＳ３７

４＿７３４０９１４ ４ ７３４０９１４ Ｔ Ｇ ８．６５１４７０６４１ ＡＤＰ－核糖基化因子１／２

４＿７３４１９８３ ４ ７３４１９８３ Ｔ Ｃ ８．６９４６３０１７１ ＡＤＰ－核糖基化因子１／２

４＿７３４４０６２ ４ ７３４４０６２ Ａ Ｇ ６．８１６０５７１８２ 细胞膜蛋白

４＿７３５７０９４ ４ ７３５７０９４ Ａ Ｇ ８．３４２８２４５８０ 细胞周期蛋白Ｋ

４＿７３６６６１７ ４ ７３６６６１７ Ａ Ｇ ６．８７８５３０３４５ 翻译因子ＧＵＦ１，线粒体

４＿７３７０２８６ ４ ７３７０２８６ Ｔ Ｃ ７．３０４３６６９７２ 翻译因子ＧＵＦ１，线粒体

４＿７３７３７０２ ４ ７３７３７０２ Ｔ Ｃ ６．８８１５５８１８８ 翻译因子ＧＵＦ１，线粒体

４＿７３７７２０７ ４ ７３７７２０７ Ｔ Ｃ ６．４６４９６５１０４ 核酸酶Ｓ１

４＿７３７８６２５ ４ ７３７８６２５ Ｔ Ｇ ７．９４９７６２４３８ 核酸酶Ｓ１

４＿７３８７０５３ ４ ７３８７０５３ Ｃ Ｔ ７．１８７１７８９７２ ＤＮＡ解旋酶ＭＣＭ９

４＿７３９０４０４ ４ ７３９０４０４ Ｇ Ａ ８．２１５２８６９９６ ＤＮＡ解旋酶ＭＣＭ９

４＿７３９０４８２ ４ ７３９０４８２ Ａ Ｃ ７．９８７８１３１１３ ＤＮＡ解旋酶ＭＣＭ９

４＿７３９２３４７ ４ ７３９２３４７ Ａ Ｔ ６．２３９０４６８１７ ＣＯＰ９信号小体复合物亚基３

４＿７３９５５５３ ４ ７３９５５５３ Ｔ Ｃ ８．８０２８４１９３３ Ｎ６－氨基苏氨酰腺苷合酶

４＿７３９９１１４ ４ ７３９９１１４ Ｃ Ｇ ７．３８１３１７１９４ Ｎ６－氨基苏氨酰腺苷合酶

４＿７４００３８４ ４ ７４００３８４ Ｇ Ｔ ８．２５９１９３９４９ ＤＮＡ解旋酶ＭＣＭ９

表１３　谷子花药颜色关联区域检测候选基因位置及其在数据库的注释情况

标记 染色体 位置（ｂｐ） 参考碱基 替代碱基 关联度 数据库注释情况

６＿３３３２４８５６ ６ ３３３２４８５６ Ａ Ｃ ７．４６５４０１８１２ 钙结合蛋白

６＿３３３３２３６９ ６ ３３３３２３６９ Ｔ Ｃ ７．５２７３２２９２８ 长链酰基辅酶ａ合成酶

６＿３３３３７３１０ ６ ３３３３７３１０ Ａ Ｇ ６．２７４８５３１６１ 长链酰基辅酶ａ合成酶

６＿３３３４５６５２ ６ ３３３４５６５２ Ｔ Ｃ ５．９３６７３３８７３ 乙酰谷氨酸激酶

６＿３３９９４１９８ ６ ３３９９４１９８ Ｇ Ａ ８．１７４４６４８３５ Ⅰ类果糖二磷酸醛缩酶

６＿３４１７７６９９ ６ ３４１７７６９９ Ｃ Ｔ ７．５３６９７７２５８ 锌指蛋白ＩＤＤ３／４／５／６／７／８／９／１０／１１／１２／１３

６＿３４１８３６５４ ６ ３４１８３６５４ Ｃ Ｔ ９．９８８８０２９２７ 溶质载体家族１５（多肽／组氨酸转运蛋白），成员３／４

６＿３４１８７９４５ ６ ３４１８７９４５ Ｃ Ｔ ９．９５７０１５８２２ ＡＴＰ结合盒，Ｂ亚族（ＭＤＲ／ＴＡＰ），成员１

６＿３４１９２６２４ ６ ３４１９２６２４ Ｔ Ｃ ９．５４２６１９６６５ ＡＴＰ结合盒，Ｂ亚族（ＭＤＲ／ＴＡＰ），成员１

６＿３４１９３６４７ ６ ３４１９３６４７ Ｇ Ｔ ６．５０９５１３０２３ ＡＴＰ结合盒，Ｂ亚族（ＭＤＲ／ＴＡＰ），成员１

６＿３４１９３９３４ ６ ３４１９３９３４ Ｇ Ａ １０．５１５５９８０４０ ＡＴＰ结合盒，Ｂ亚族（ＭＤＲ／ＴＡＰ），成员１

６＿３４１９７８４０ ６ ３４１９７８４０ Ｔ Ｃ ８．２６０５３４８１９ 锌指蛋白ＩＤＤ３／４／５／６／７／８／９／１０／１１／１２／１３
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表１３（续）

标记 染色体 位置（ｂｐ） 参考碱基 替代碱基 关联度 数据库注释情况

６＿３４２９５６７４ ６ ３４２９５６７４ Ｃ Ｔ １２．４３４０７３０６０ 氯通道７

６＿３４３１４８８５ ６ ３４３１４８８５ Ａ Ｇ ７．０５６３６４８６４０ 过氧化物酶

６＿３４３１８３０１ ６ ３４３１８３０１ Ａ Ｇ １２．４２４５６６３６０ 氯通道７

６＿３４３３５００７ ６ ３４３３５００７ Ｃ Ｔ ９．３１１７４２５２３ 乙醇胺磷酸胞苷酰基转移酶

６＿３４３３８１１３ ６ ３４３３８１１３ Ｔ Ｃ ９．１４０３６２６６４ ＭＡＰ激酶底物１

６＿３４３７８４２８ ６ ３４３７８４２８ Ｃ Ｇ １９．５３４７４７１４０ 多药耐药蛋白，ＭＡＴＥ家族

６＿３４３８００４３ ６ ３４３８００４３ Ｃ Ｔ １７．９７９７２９０３０ 多药耐药蛋白，ＭＡＴＥ家族

６＿３４３８５６０９ ６ ３４３８５６０９ Ｃ Ｔ １７．０６９９６３６９０ 溶血磷脂酰基转移酶

６＿３４４０１１６３ ６ ３４４０１１６３ Ｇ Ａ ９．３７３６５９５４６ 多药耐药蛋白，ＭＡＴＥ家族

６＿３４４０４６９３ ６ ３４４０４６９３ Ａ Ｇ ９．１０７００７５０９ ＧＰＩ锚定转氨酶亚基Ｔ

６＿３４４１３１７０ ６ ３４４１３１７０ Ｇ Ａ １３．２８１６２６０９０ 溶质载体家族２５（线粒体磷酸转运蛋白），成员２３／２４／２５／４１

６＿３４４１５３２５ ６ ３４４１５３２５ Ｔ Ｃ ６．９３８０９０６４９ ＡＴＰ依赖性ＲＮＡ解旋酶ＤＤＸ３Ｘ

６＿３４４１８１０２ ６ ３４４１８１０２ Ｃ Ｔ １５．０４８２６９６１０ ＡＴＰ依赖性ＲＮＡ解旋酶ＤＤＸ３Ｘ

６＿３４４２７３７９ ６ ３４４２７３７９ Ａ Ｇ １５．２０８３９５９６０ 甲氧苄啶氨基肽酶

６＿３４４２８３１２ ６ ３４４２８３１２ Ｃ Ａ ６．９１１３１６６９６０ 甲氧苄啶氨基肽酶

６＿３４４３０３２２ ６ ３４４３０３２２ Ｔ Ｃ １４．８７５２７７８２０ 大亚基核糖体蛋白Ｌ３８ｅ

６＿３４４７６４１７ ６ ３４４７６４１７ Ｔ Ｃ １４．９０８２７５４１０ 小亚基核糖体蛋白

６＿３４５０３０８５ ６ ３４５０３０８５ Ｃ Ｔ ７．４２０９８３５００ 多位点特异ｔＲＮＡ甲基转移酶

６＿３４５０７８２３ ６ ３４５０７８２３ Ａ Ｇ ９．５８４３７３４０９ 多位点特异ｔＲＮＡ甲基转移酶

６＿３４５１２９６６ ６ ３４５１２９６６ Ｔ Ｃ ７．３９６０３６９５８ ＬＡ相关蛋白７

６＿３４５５０３３６ ６ ３４５５０３３６ Ｇ Ａ １４．５６６８０２０４０ 转运蛋白ＳＥＣ２４

６＿３４５７８９７３ ６ ３４５７８９７３ Ｇ Ａ １３．７６４８０１５４０ 机械敏感离子通道蛋白１／２／３

６＿３４５８７２２９ ６ ３４５８７２２９ Ｃ Ｔ １０．１６６２０９２６０ ３－酮脂酰ＣｏＡ硫解酶合酶

６＿３４６０５４５９ ６ ３４６０５４５９ Ｇ Ａ １２．６６５９２１０７０ 丝氨酸－苏氨酸激酶受体相关蛋白

６＿３４６１３８９３ ６ ３４６１３８９３ Ｇ Ａ １２．２０４０７２７２０ 热休克蛋白９０ｋｕβ

６＿３４６２９９９１ ６ ３４６２９９９１ Ｃ Ｔ １４．２６３５９１３４０ 真核生物翻译起始因子２Ｃ

６＿３４６４４２９０ ６ ３４６４４２９０ Ａ Ｔ ６．４４４９３８７２４ 真核生物翻译起始因子２Ｃ

６＿３４６６３１１２ ６ ３４６６３１１２ Ｔ Ｃ ７．８４７２２１４８０ 蛋白磷酸酶ＰＴＣ２／３

６＿３４６７５９２６ ６ ３４６７５９２６ Ａ Ｇ ５．７６３２００５７６ ＤＮＡ（胞嘧啶－５）－甲基转移酶

６＿３４７３５０７０ ６ ３４７３５０７０ Ｔ Ｃ ７．５５１５０６０２２ 核糖体组装蛋白ＲＲＢ１

６＿３４７４９８４４ ６ ３４７４９８４４ Ｃ Ｔ ７．３００１９４８４６０ １６ＳｒＲＮＡ（胞嘧啶９６７－ｃ５）－甲基转移酶

６＿３４７６３３２５ ６ ３４７６３３２５ Ｇ Ａ ７．６７２２３４９２４ 通过与ｔ－ＳＮＡＲＥｓ的相互作用进行囊泡运输

７＿２６５７３５３９ ７ ２６５７３５３９ Ｇ Ａ ５．８５２８４１８３３０ ＲｈｏＧＤＰ解离抑制剂

９＿２２３５７９８ ９ ２２３５７９８ Ｃ Ｔ １１．７５７５９２８９０ 沃纳综合征ＡＴＰ依赖性解旋酶

表１４　谷子茎秆粗度关联区域检测候选基因位置及其在数据库的注释情况

标记 染色体 位置（ｂｐ） 参考碱基 替代碱基 关联度 数据库注释情况

２＿４５０７６５１９ ２ ４５０７６５１９ Ｃ Ｇ ５．６５２９６８２６４ 热休克蛋白９０ｋｕβ

３＿１６７３９７ ３ １６７３９７０００ Ｃ Ｇ ６．５３５９０９５９３ ＲＮＡ聚合酶相关蛋白ＬＥＯ１

３＿２３５１１７ ３ ２３５１１７０００ Ａ Ｇ ５．６３４７９４０９３ 过氧化物酶

表１５　谷子伸长节节间数关联区域检测候选基因位置及其在数据库的注释情况

标记 染色体 位置（ｂｐ） 参考碱基 替代碱基 关联度 数据库注释情况

３＿１６７３９７ ３ １６７３９７ Ｃ Ｇ ６．４８２８９４７９６ ＲＮＡ聚合酶相关蛋白ＬＥＯ１
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