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摘要摘要 玉米elm1突变体使得光敏色素载色体合成受阻并导致光敏色素活性下降，从而使得突变体植株表现出对光的不敏感

性。为研究玉米ELM1基因序列的多态性及其与主要农艺性状之间的关联，本研究对玉米ELM1基因在80个自交系中进行了目

标序列重测序，并与株高和穗位高2个株型性状以及穗长、穗粗、轴粗、穗重、行粒数、穗行数和穗粒数7个穗部性状进行关联分

析。ELM1基因在供试玉米自交系中共有85个变异，包括73个SNP和12个 Indel。尽管该基因的编码区不含 Indel，但15个
SNP变异位点依然可以将编码区划分成7种单倍型，并编码6种ELM1蛋白质。关联分析发现，玉米ELM1基因中1个非同义突

变位点与穗位高存在显著关联，另有2个非同义突变位点与行粒数存在显著关联。
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Sequence Variations of the Maize ELM1 Gene and Their Association
with Plant Types and Ear Traits

AbstractAbstract With the deficiency of the synthesis for the phytochromechromophore in the maize elm1 mutant, the phytochrome activity
might be reduced and the mutant plant might show characteristics of light insensitivity. In order to reveal the nucleotide
polymorphisms in the maize ELM1 gene and their associations with important agronomic traits, the sequences of the maize ELM1 gene
are captured in 80 inbred lines in the present study, and the associations between the sequence variations of this gene and 2 plant
types (including plant height and ear height) and 7 ear traits (ear length, ear diameter, cob diameter, ear weight, kernels per row, rows
per ear and kernels per ear) are determined. A total of 85 variants, including 73 SNPs and 12 indels, are detected from the full
sequences of this gene in the tested inbred lines. Although in the coding regions, the indel is not included, with the SNPs of CDS
sequences, the maize ELM1 gene can be classified into 7 haplotypes, which encode 6 different ELM1 proteins. There are significant
differences among inbred lines for all 9 plant types and ear traits. According to the results of the association analysis, one
nonsynonymous SNP is found to be associated with the ear height, while two other nonsynonymous SNPs are associated with the
kernels per row.
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光是调控植物生长发育生存最重要的环境影响因子之

一。首先，植物通过光合作用将光能转化成化学能贮存起

来，通过改善作物的生长和光合作用条件，提高光合作用效

率和光能利用率，可以增加农作物的产量[1]。其次，光也是调

控植物生长发育的重要信号来源。植物生长发育的全过程

均会受到光信号的调控，包括种子萌发、幼苗去黄化、向地

性、向光性、避荫性、叶片张开、茎秆伸长、叶绿体运动、气孔

张开和开花期等[2,3]。此外，光照的长短、强度、方向和质量还

影响作物的产量和品质等[4]。因此，对农作物光信号转导相

关基因的研究将为进一步筛选出目的基因的优异等位变异，

并在分子设计育种中加以应用奠定基础。

植物接收光信号主要由不同于光合作用捕光色素的光

受体（photoreceptor）完成，光敏色素（phytochrome，phy）是感受

红光和远红光区域光的一类受体，在植物中以多基因家族的

形式存在[5,6]。光敏色素的生理作用非常广泛，能影响植物一

生的形态建成；而缺失光敏色素生色团的叶色突变体是研究

植物光形态建成的理想材料[7]。玉米（Zea mays L.）中的 elm1
突变体使得光敏色素载色体合成受阻导致光敏色素活性下

降，从而使得突变体植株表现出对光的不敏感性 [8,9]。玉米

ELM1基因又被称为ZmHY2，是拟南芥HY2基因的同源基因，

它们编码的蛋白质具有50%的相似性。玉米ELM1基因位于

8号染色体，编码一个 297aa的铁氧还蛋白依赖性比还原酶

（ferredoxin-dependent bilin reductase）。序列分析发现玉米

elm1突变体在该基因的第3内含子的3'剪切点有一G至A的转

换而导致蛋白质翻译的提前终止，并产生了对光的不敏感性[10]。

玉米是世界三大作物之一，也是产量最大的农作物，是

世界上主要的食品和饲料来源。玉米在粮食生产中的作用

举足轻重，预计到 2030年，在小麦、玉米和水稻三大作物中，

玉米的需求增幅最大。为满足日益增长的需求，利用丰富变

异的优异种质资源育成高产优质的品种势在必行。株型和

穗部性状是玉米产量重要的影响因子，挖掘与玉米株型和穗

部性状相关联的优异等位变异位点，不仅为揭示相关性状的

遗传基础奠定基础，还能为育种实践中进行目的性状的改良

提供分子遗传学依据。尽管玉米 elm1突变体是玉米中第一

个被发现的光敏色素缺陷型突变体，在揭示玉米生长发育过

程中光敏色素信号途径具有重要的理论价值，但ELM1基因

在常用玉米自交系中的序列变异尚不明确，尤其是其序列变

异对株型和穗部性状等产量影响因子的作用尚不得而知。

本研究在中国常用玉米自交系中经基因序列定点捕获ELM1
基因的全长序列，并通过基于候选基因的关联分析方法阐释

该基因序列变异与株型和穗部性状等产量影响因子的关联。

1 材料和方法
1.1 试验材料和表型鉴定

选取具有广泛代表性的玉米自交系80份，包括中国温带

玉米的5个杂种优势群的代表性种质、热带/亚热带种质和来

源于国外的种质材料。供试材料于 2013年冬季种植在海南

省，田间试验采用完全随机设计，每个材料种植2行，每行15
株，株距0.3 m，行距0.6 m。常规田间水肥管理，并对主要农

艺性状进行调查。在授粉后 15 d选取位于每行中间位置的

10株，分别测量株高和穗位高。这些单株的果穗收获后晾

干，并在实验室中考察相应的穗部性状，包括穗长、穗粗、轴

粗、穗重、行粒数、穗行数和穗粒数。

1.2 DNA提取和ELM1基因测序

在实验室水培种植供试玉米材料，至出苗15 d左右剪取

嫩叶，采用改良的CTAB法提取基因组DNA。用分光光度计

检测DNA浓度；利用琼脂糖凝胶电泳方法检测DNA质量。

采用B73的ELM1基因（GRMZM5G861678）序列为模板，在供

试玉米材料中采用NimbleGen平台对该基因进行目标序列定

点捕获并测序。基因的目标序列定点捕获和测序均由深圳

华大基因科技有限公司完成。

1.3 数据分析

玉米ELM1基因序列通过Clustal X软件[11]进行比对并手

工校对。序列分析采用DNAsp软件[12]进行：利用 π 和 θ 估计

基因全长和各个区段的核苷酸多态性；采用Tajima's D[13]、Fu
与Li的D*和F*参数[14]对ELM1基因序列进行中性测验。玉

米ELM1基因多态性位点的连锁不平衡（LD）值采用Tassel软
件[15]计算，并采用连锁不平衡参数 r2 值表征LD。LD随距离

的衰减曲线参照Remington等[16]定义的非线性回归方程，并用

SAS软件中的NLIN过程拟合该线性回归方程。采用 Tassel
软件[15]的混合线性模型对最小频率在0.05以上的变异位点与

表型数据进行关联分析。

2 结果与分析
2.1 ELM1基因的序列变异

采用玉米自交系 B73的 ELM1基因（GRMZM5G861678）
的全长序列为模板，在80个常用玉米自交系中经定点捕获该

基因位点的核苷酸序列。所测序列为该基因的起始密码子

至终止密码子之间的区段，不仅涵盖该基因所有的外显子区

段，还包括该基因的内含子区段。经多序列比对，共获得了

3780 bp的核苷酸序列。进一步分析发现，该基因位点中共

包含 85个变异，涵盖 238个核苷酸位点（表 1）。在该基因中

共发现 SNP变异位点 73个，平均每 51.78 bp有 1个 SNP。共

发现12个 Indel变异，平均每315 bp有1个 Indel。
该基因共包含 8个外显子区段和 7个内含子区段，每一

内含子中至少含有1个变异位点，而8个外显子中有4个没有

序列变异。内含子区具有较高的变异频率，平均每41.2 bp就
有1个变异（包括SNP和 Indel），而编码区平均每59.6 bp有1
个变异。此外，本研究还发现所有的 Indel变异均出现在内含

子区。

核苷酸多态性通常用参数π和θ作为衡量的指标，其中π

是衡量同一位点不同序列两两之间差异的参数；而θ则是衡

量群体突变率的参数指标，与核苷酸变异占序列位点数的比

率有关。在本研究的试验群体中，ELM1基因全长序列（含启
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位点

SNP_14
SNP_56
SNP_98
Indel_156
SNP_181
Indel_202
SNP_209
SNP_237
SNP_259
SNP_266
SNP_294
SNP_336
SNP_421
SNP_422
SNP_451
SNP_452
SNP_559
Indel_581
SNP_595
SNP_621
SNP_1042
Indel_1068
Indel_1133
Indel_1143
SNP_1152
SNP_1155
SNP_1156
SNP_1159
SNP_1185
SNP_1186
SNP_1195
SNP_1359
SNP_1390
SNP_1391
SNP_1401
SNP_1424
SNP_1445
SNP_1486
SNP_1507
SNP_1749
SNP_1837
SNP_1867
SNP_1880

位置

Exon01
Exon01
Exon01
Intron01
Intron01
Intron01
Intron01
Intron01
Intron01
Intron01
Intron01
Intron01
Intron01
Intron01
Intron01
Intron01
Intron01
Intron01
Intron01
Intron01
Intron01
Intron01
Intron01
Intron01
Intron01
Intron01
Intron01
Intron01
Intron01
Intron01
Intron01
Intron01
Intron01
Intron01
Intron01
Intron01
Intron01
Intron01
Intron01
Intron02
Intron02
Intron02
Intron02

多态性类型

C/A
C/A
C/T

CTGACAGC/--------
G/T
A/-
C/T
A/G
C/T
C/T
C/T
C/A
A/T
T/C
T/C
C/T
T/A
T/-
C/T
T/A
C/T

-------/TACAGGA
G/-

--------/TCTAGTCT
C/T
G/T
A/G
C/T
A/C
T/C
T/C
A/T
A/G
G/A
G/A
G/A
C/T
C/T
G/A
T/A
C/T
A/G
T/C

频率/%
86/14
86/14
94/6
65/35
79/21
89/11
86/14
98/2
86/14
99/1
94/6
85/15
98/2
86/14
94/6
99/1
65/35
68/32
94/6
55/45
86/14
94/6
86/14
94/6
98/2
99/1
99/1
99/1
99/1
99/1
65/35
96/4
65/35
89/11
89/11
99/1
98/2
69/31
65/35
99/1
99/1
96/4
98/2

位点

SNP_1962
SNP_2297
SNP_2299
SNP_2302
SNP_2333
Indel_2344
SNP_2348
Indel_2349
SNP_2446
SNP_2455
SNP_2491
SNP_2520
SNP_2637
SNP_2671
Indel_2684
SNP_2757
SNP_2876
SNP_2910
SNP_2939
SNP_2993
SNP_2998
SNP_3005
SNP_3020
SNP_3027
SNP_3035
Indel_3051
Indel_3052
Indel_3065
SNP_3238
SNP_3305
SNP_3311
SNP_3338
SNP_3359
SNP_3379
SNP_3493
SNP_3494
SNP_3499
SNP_3536
SNP_3560
SNP_3596
SNP_3635
SNP_3686

位置

Intron02
Intron02
Intron02
Intron02
Intron02
Intron02
Intron02
Intron02
Intron02
Intron02
Intron02
Intron02
Intron03
Intron03
Intron03
Exon04
Intron04
Exon05
Exon05
Exon05
Exon05
Exon05
Exon05
Exon05
Exon05
Intron05
Intron05
Intron05
Intron06
Intron06
Intron06
Intron06
Intron06
Intron06
Intron07
Intron07
Intron07
Intron07
Intron07
Exon08
Exon08
Exon08

多态性类型

G/A
C/T
T/C
G/A
C/A
-/G

G/T/A
G/-
G/A
C/T
T/C
G/A
G/A
C/G

AC/--
A/G
T/G
C/A
T/C
C/A
C/T
C/A
G/A
G/A
C/T

-/G/C
-----/ATTTT

-/T
C/T
A/G
G/A
G/T
G/T
C/A
C/T
A/G
C/T
T/C
TC/
G/A
A/G
G/A

频率/%
99/1
98/2
65/35
55/45
96/4
96/4

85/11/4
80/20
65/35
89/11
65/35
96/4
98/2
65/35
96/4
98/2
65/35
98/2
65/35
65/35
80/20
65/35
80/20
96/4
99/1

69/11/2
89/11
81/19
86/14
98/2
98/2
99/1
98/2
89/11
65/35
65/35
86/14
65/35
65/35
86/14
85/15
94/6

表1 玉米ELM1基因的多态性位点

Table 1 Polymorphic sites in maize ELM1 gene
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参数

序列长度/bp
变异位点（SNP+InDel）

变异频率

SNP数目

SNP频率

InDel数目

InDel平均长度/bp
InDel频率

π

θ

Tajima's D
Fu and Li's D*
Fu and Li's F*

编码区

894
15
59.6
15
59.6
0
0
0

0.0038
0.0034
0.3909
1.0680
0.9827

内含子区

2886
70
41.2
58
49.8
12
3.1

240.5
0.0044
0.0043
0.0198
0.0113
0.0176

全长

3780
85
44.5
73
51.8
12
3.1
315

0.0043
0.0041
0.1083
0.3153
0.2783

表2 玉米ELM1基因的序列变异参数

Table 2 Parameters for the sequence variants of maize
ELM1 gene

基于全

长单倍

型

H01

H02

H03

H04
H05

H06

H07
H08
H09
H10
H11
H12
H13
H14

自交

系数

目

1

35

13

2
1

10

1
1
4
8
1
1
1
1

基于编

码区单

倍型

HC01

HC01

HC01

HC02
HC01

HC03

HC03
HC04
HC05
HC06
HC06
HC07
HC07
HC05

自交系

BEM
BJ- 4，10168，K8112，3189，沈

137，JB，M1，WT26，OH43，M1132，
齐 319，319B，QF03，RBS11，郑 58，
JND-2，478 选，KWS456，杂 107，
4866，Mo17，8605- 2，6819，丹 黄

25，丹 988，Q52，齐 318，WT262，
QDM01，8112，QF02，综 3，s80，齐
232，铁9206

7922，QF01，JND- 1，suwan，
11099，11200，鲁原 92，BJ-5，Y53，
丹340，107，本育15，昌7-2

H21，RCML15
纯2433
武 314，LX9801，412，QH19612，

k12，340 改，502，黄早四，QS7M，

QZ01
吉853
黄518
丹598，JH3372，178，P138
4CV，S122，Ex韩，10533-1，QF-

11，nx335，xy35，BJ-2
丹99
E28
11118
FLB01

表3 供试玉米自交系中ELM1基因的单倍型分布

Table 3 Distribution of haplotypes of maize ELM1 gene
among tested inbred lines

动子区）的π值为0.0043，θ值为0.0041（表2）。在中性进化的

条件下，核苷酸多样性的两个参数π和θ的值应该近似相等。

而Tajima's D测验可以通过比较群体突变率的 2个估计值π

和θ的差异来检验选择效应[13]。利用玉米ELM1基因序列中的

SNP位点进行 Tajima's D测验，全长序列的 Tajima's D值为

0.1083，未达到显著水平。Fu与Li的D*和F*的测验只分别

为0.3153和0.2783，也未达到显著水平。此外，本研究对该基

因的编码区和内含子区分别进行了Tajima's D测验，结果都

未达到显著水平。研究结果表明该基因位点并没有受到明

显的人工选择。

2.2 ELM1基因的单倍型分析

根据所测玉米ELM1基因的全长序列，将80份玉米自交

系划分成14个单倍型，分别定义为H01~H14（表3）。携带单

倍型H02的自交系数目最多，为 35个，占所有自交系的比率

为 43.75%。有 8种单倍型仅仅包含 1个供试自交系。ELM1
基因的编码区具有 15个 SNP变异位点，不含有 Indel变异位

点。根据这 15个 SNP变异位点可以将供试材料划分成 7种

单倍型，分别定义为HC01~HC07。编码区单倍型HC01含有

50个自交系，占所有供试材料的比率超过了 62.5%；除此之

外，另外一个含有 10个以上自交系材料的单倍型为HC03。
在所有的基于编码区的单倍型中，只有HC04包括 1个自交

系，其余均包括2个及以上的自交系。

在ELM1基因编码区的 15个 SNP变异位点中，8个为同

义突变位点，不能引起编码蛋白质序列的改变；其余7个为非

同义突变位点，能引起编码氨基酸序列的改变。将 7种编码

区单倍型的核苷酸序列转为氨基酸序列发现，供试的玉米自

交系材料中ELM1基因共编码6种ELM1蛋白质，氨基酸长度

为297aa（图1）。在7种编码区单倍型中，HC03和HC05共同

编码一种ELM1蛋白质，而其余各编码区单倍型分别编码一

种蛋白质。玉米ELM1蛋白质中包含一段铁氧还蛋白色素还

原酶结构域（ferredoxin-dependent bilin reductase domain），本

研究中发现的氨基酸变异位点均位于该结构域中。
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图1 玉米ELM1基因编码的蛋白质序列比对

Fig. 1 Alignment of protein sequences encoded by maize ELM1 gene

图2 玉米ELM1基因的变异位点之间连锁不平衡示意

Fig. 2 Diagram of the LD between polymorphic sites
of themaize ELM1 gene

2.3 ELM1基因的连锁不平衡和遗传重组

连锁不平衡（LD）指的是不同位点间的等位基因的非随

机关联[17]。LD是多态性（如SNP）之间的相关，是进化过程中

的突变和重组共同起作用的结果。本研究对最低变异频率

0.05以上的玉米 ELM1基因的 SNP位点进行连锁不平衡分

析，并以位点距离和连锁不平衡参数 r2 作散点图（图 2）。连

锁不平衡的衰减根据非线性方程进行描述。一般认为，若 r2

值小于0.1，则位点间不存在连锁不平衡。这主要是因为当 r2

值小于 0.1时，要检测到足够的关联就需要非常大的群体样

本，使得关联分析难以操作。本研究通过拟合的非线性方程

发现，玉米ELM1基因的连锁不平衡随距离的增加而快速衰

减，并且在大约3110 bp处即可衰减至0.1水平（图2）。

玉米基因内变异位点的连锁不平衡有快速衰退的特征，

一般在几百 bp便可衰退至 0.1的水平[17]，研究发现，ELM1基

因虽然也具有连锁不平衡衰退的规律，但较其他基因明显衰

退速率慢。影响连锁不平衡衰退的一个重要因素为遗传重

组，一般认为较多的重组将导致连锁不平衡的快速衰退。为

分析重组事件对连锁不平衡的影响，本研究利用ELM1基因

序列中的多态位点分析了其重组事件。发现在供试材料中

至少有 7 次重组事件，其相应的核苷酸位点分别是（295，
337）、（337，452）、（1196，1360）、（1360，1391）、（1881，2298）、

（2298，2334）、（3028，3239）。该基因的重组事件可以通过比

较不同单倍型之间的序列变化得到证实。如单倍型H02和

H03是ELM1基因中出现频率最高的2种单倍型，分别包含35
和13个自交系。这2种单倍型的Exon01和Exon08区段序列

完全一致，但在 Intron01至 Intron07的区段内至少有2个变异

位点，说明这2种单倍型之间在 Intron01至 Intron07的区段内

至少存在2次重组事件才导致了这2种单倍型的分化。

2.4 ELM1基因与表型的关联分析

分别对株高、穗位高、穗长、穗粗、轴粗、穗重、行粒数、穗

行数和穗粒数共 9个玉米产量相关性状进行测定，方差分析

表明这9个农艺性状均在供试玉米自交系间存在极显著差异

（表 4）。利用变异系数表示每一性状的绝对变异度，发现每

一性状均具有较高的变异度，但不同性状的变异系数也存在

较大差异。变异系数最高的性状为穗重，达到 31.65%；最低

的为穗粗，仅为9.51%。9个玉米产量性状中有8个性状的广

义遗传力超过 50%，表明这些性状主要受到遗传因素的控

制。株高的遗传力最高，为 83.7%，而行粒数的遗传力最低，

为44.3%。

关联分析采用Tassel软件的混合线性模型。在编码区内

共检测到2个SNP变异与玉米穗位高存在显著关联（表5），这
2个变异位点处于完全连锁不平衡状态，对穗位高表型的贡献

率为 5.66%。在这 2个 SNP变异位点中，SNP_2998为非同义

突变位点，能引起编码蛋白质序列的改变。6个SNP变异位点

与行粒数存在显著的关联。其中，SNP_56和 SNP_2993为非

同义突变位点，能引起编码蛋白质序列的改变。此外，SNP_
56与SNP_14处于完全连锁不平衡状态，对行粒数的表型贡献
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表4 供试玉米自交系株型和穗部性状的描述性统计数、单因素方差分析和遗传力

Table 4 Descriptive statistics, one-way ANOVA, and heredity capacity of plant type and ear traits of
the tested maize inbred lines

参数

平均数

标准差

最小值

最大值

变异系数

方差分析F值

遗传力

株高/cm
185.309
30.199
99.667
256.050
16.30%
98.347**

0.837

穗位高/cm
65.394
14.879
37.500
110.100
22.75%
56.372**

0.755

穗长/cm
12.401
1.690
8.294
16.240
13.63%
21.880**

0.613

穗粗/cm
4.267
0.406
3.273
5.400
9.51%
25.315**

0.649

轴粗/cm
3.030
0.341
2.200
4.029
11.52%
22.246**

0.617

穗重/g
74.716
23.651
28.200
144.763
31.65%
26.680**

0.660

行粒数

19.040
3.931
9.000
28.632
20.65%
11.342**

0.443

穗行数

14.674
1.977
10.333
19.714
13.47%
18.088**

0.567

穗粒数

280.854
72.493
117.000
484.842
25.81%
14.468**

0.508
注：**表示在1%水平上的差异显著性。

表5 玉米ELM1基因序列变异与表型性状的关联

Table 5 Association between the sequence polymorphisms
of maize ELM1 gene and phenotypic variations

性状

穗位高

行粒数

变异

SNP_2998
SNP_3020
SNP_14
SNP_56

SNP_2939
SNP_2993
SNP_3005
SNP_3635

F值

4.3220
4.3220
5.8228
5.8228
8.6743
8.6743
8.6743
4.3437

P值

0.0412
0.0412
0.0184
0.0184
0.0043
0.0043
0.0043
0.0407

r2

0.0566
0.0566
0.0729
0.0729
0.1087
0.1087
0.1087
0.0544

3 讨论
丰富的变异是作物遗传改良的基础。而作物种质材料

的变异包括两个方面，一方面是表型特征的变异，另一方面

是遗传基础的变异。此外，丰富的表型变异和核苷酸多样性

也是通过连锁和关联分析进行遗传作图的重要基础[18]。本研

究中采用中国常用的玉米自交系，发现这些玉米种质在表型

性状上存在明显的差异，而遗传力的研究也表明这些性状大

部分是有遗传基础起到主要作用。此外，本研究分析了玉米

ELM1基因在供试群体中的遗传变异，遗传多样性参数π值为

0.0043，该值较对278个自交系通过全基因重测序方 法[19]得

到的π值（0.006）稍低。这些研究结果表明，该供试群体在表

型变异和遗传基础变异方面均具有较好的代表性。

SNP和 Indel变异是基因组中最常见的变异，其中SNP是

基因组中发生频率最高、数量最多而且密度最大的变异。不

论 SNP还是 Indel都可以引起基因的突变并对表达产物产生

影响，而且部分变异能够引起作物表型的显著变化。Ching
等[20]对36个玉米自交系的18个基因进行了研究，发现在编码

区平均 130.5 bp有 1个 SNP，而非编码区平均 47.7 bp有 1个

SNP。本研究发现，玉米ELM1基因位点的非编码区与他们的

研究结果相近，而编码区的变异则远远高于他们的研究结

果。这一方面可能是由于本研究所用群体较他们所研究的

群体大，另一方面可能是由于本研究群体中大部分变异均为

频率较低的变异，有很多变异仅仅出现在 1~3个自交系中。

尽管ELM1基因的编码区与内含子区具有相近的SNP变异频

率，但编码区并不具有 Indel变异，12个 Indel均出现在内含子

区，但该基因编码区的 7个非同义突变能够引起氨基酸序列

的改变，并最终导致 80个玉米自交系编码 6种不同的ELM1
蛋白。

光信号转导途径紧密地联系着植物的生理和发育进程，

进而影响农作物的产量[2]。对光信号转导相关基因的研究，

将有助于探索出一条通过修饰作物的光信号途径改良农作

物产量和品质的新策略。已有研究表明，光信号转导相关基

因能显著影响开花期、株高等产量相关性状。如高粱中编码

光敏色素PHYB的基因，认为是 6个控制开花时期的基因之

一 [21]。对光敏色素 PHYA和 PHYB的研究表明，转基因作物

表现出节间缩短、株高和避阴性降低而促使株型紧凑、光合

效率高等特征[22,23]。本研究在对玉米ELM1基因进行序列变

异分析的基础上，进一步对其变异位点与株高、穗位高、穗长

等 9个产量相关性状进行了关联分析，并筛选到 1个非同义

突变与穗位高存在显著关联，另 2个非同义突变与行粒数存

在显著关联。由于穗位高和行粒数一直被认为是影响玉米

产量的重要响应因子，因此本研究的结果可为进一步通过分

率为 7.29%；SNP_2993和 SNP_2939及 SNP_3005也处于完全

连锁不平衡状态，对行粒数表型的贡献率为10.87%。除穗位

高和行粒数之外，本研究中所鉴定的其他农艺性状均不与

ELM1基因的序列变异存在显著关联。
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子标记辅助选择提高玉米的产量提供借鉴。值得注意的是，

本研究中涉及的所有性状均为典型的数量性状，受多基因的

调控和环境条件的共同作用。由于本研究在关联分析时仅

采用了一个候选基因ELM1，得出的结论需要进一步验证。

4 结论
玉米ELM1基因的全长序列在80个常用玉米自交系中共

发现 73 个 SNP 和 12 个 Indel。该基因的编码区含有 15 个

SNP，其中7个为非同义突变位点，可以将80个自交系划分成

7种单倍型，并编码 6种ELM1蛋白质。玉米ELM1基因符合

中性进化模型假设，没有发生纯化选择。基于候选基因的关

联分析方法发现，该基因的 1个非同义突变与穗位高存在显

著关联；另有 2个非同义突变与行粒数存在显著关联。研究

结果表明玉米ELM1基因的变异位点可用于分子标记辅助选

择改良现有种质，对中国玉米株型和穗部性状改良的分子设

计育种具有一定指导意义。
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