
DOI： 10.13430/j.cnki.jpgr.20230401001
植物遗传资源学报 2023， 24 （ 6 ）： 1580-1590
Journal of Plant Genetic Resources

基于SNP标记分析广西玉米地方品种遗传多样性
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摘要： 为了挖掘优异地方种质资源，提高广西玉米育种效率，本研究利用10K SNP芯片对169份广西玉米地方品种进行全

基因组扫描，研究广西玉米地方品种的遗传多样性与群体遗传结构。结果表明，广西玉米地方品种总体的遗传多样性较高，

5877个SNPs标记在169份地方品种中基因多样性平均值为0.37，多态信息含量（PIC）平均值为0.30。种群水平上，桂东北区

域地方品种的遗传多样性最高（基因多样性=0.39，观察杂合度=0.27，最小等位基因频率=0.30，PIC=0.31）。群体遗传结构分

析、主成分分析和进化树分析将地方品种划分为两大类群，种群间遗传关系和类群归属与地理位置不完全相关，品种杂合率差

异较大且总体遗传相似系数较低。分子变异方差分析结果显示2%的遗传变异来自种群间，98%的遗传变异来自种群内。群

体间遗传分化系数（FST）平均为0.049，群体间遗传分化较小。研究结果确定了广西不同地理来源的玉米地方品种多态性及亲

缘关系，为广西玉米种质改良和指导新品种培育提供理论依据。
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Abstract：In order to uncover elite local germplasm resources and improve the efficiency of maize breeding 

in Guangxi of China， 169 maize landraces from Guangxi were genotyped using 10K SNPs in the present study， 

followed by their genetic diversities and population structure analysis. The results showed that the average 

genetic diversity and polymorphic information content （PIC） of 5877 screened SNP markers were 0.37 and 0.30， 

respectively， exhibiting relatively higher diversity in maize landraces from Guangxi. The landraces from 

Northeastern Guangxi exhibited the highest diversity level （gene diversity=0.39， observed heterozygosity=0.27， 

minimum allele frequency=0.30， PIC=0.31）. Gained from the population structure and principal component 

analysis， 169 landraces were divided into two major populations. The genetic relationship and structured 

assignment among populations were not observed correlating with their geographical originations. Besides， all 
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landraces exhibited relatively higher heterozygosity but relatively lower genetic similarity coefficients. Analysis 

of molecular variance （AMOVA） showed that 2% of genetic variation was contributed by inter-population 

diversity， while 98% was contributed by intra-population diversity. The genetic differentiation coefficient （FST） 

between populations was 0.049， indicating a relatively low level of genetic differentiation among populations. In 

summary， the present study uncovered the polymorphism and genetic relationship of maize landraces from 

different geographical regions of Guangxi， providing a theoretical reference for the improvement of maize 

germplasm and practical guidance of new variety development in these regions.

Key words： maize （Zea mays L.）；landrace；genetic diversity；SNP marker

玉米（Zea mays L.）是世界第一大粮食作物，在

国民经济中占据主要地位。育种上使用的材料较

为集中，种质遗传基础狭窄，成为制约玉米育种持

续发展的重要因素，育成品种存在较大潜在风险。

玉米被引进我国并在各地种植过程中，形成了丰富

多样的地方品种。这些地方品种对当地的地理与

气候环境具有良好的适应性，并且兼具抗逆性强、

遗传变异丰富等特点，可用于拓宽育种材料的遗传

背景，在种质改良和创新上具有重要价值［1-3］。广西

喀斯特地貌分布广泛，很多边远山区并未完全普及

杂交品种，至今仍保存着丰富的玉米地方品种，这

些品种具有耐荫、抗旱、抗瘠等特殊适应性［4］。在广

西百色市、河池市、桂林市等玉米主产区，育种家利

用优异地方品种育成的品种包括品杂1号（金皇后×

华农 1号）、跃进 1号（白马牙×多苞玉米）、都安 2号

（金皇后×加禾白）、靖西2号（金皇后×荣劳黄玉米）

和品杂 6号（金皇后×田阳红玉米）等［5-6］。以墨白 1

号（Tuxpeno 1）和墨白 94 号（Tuxpeno P.B.C15）为

例，自1977年李竞雄教授从国际玉米小麦改良中心

引进以来，在我国西南中低海拔山区复杂的生产生

态条件下种植，作为地方品种一直留存至今，为广

西、云南及周边玉米生产做出了巨大贡献。利用墨

白1号、墨黄9号等选育的M9、双M9及其衍生系育

成大量玉米新品种，同时，墨白系列资源（Tuxpeno）

被广泛用于拓宽温带玉米种质基础和挖掘优异基

因［7-9］，表明地方品种的优异性状及强大适应性具有

重要的育种利用价值。

单 核 苷 酸 多 态 性（SNP ，single nucleotide 

polymorphisms）标记在染色体上分布密集，具有丰

富的多态性和良好的遗传稳定性等优势，多用于物

种遗传多样性分析、全基因组关联分析、遗传图谱

构建和品种鉴定等研究，是分子育种应用的重要标

记［10-16］。在玉米遗传多样性研究方面，肖颖妮等［17］

利用 5067个SNPs标记分析 385个鲜食玉米品种的

群体遗传结构，基因多样性为 0.406，多态信息含量

（PIC， polymorphism information content）为 0.319，

品种主要划分为3个类群。崔永霞等［18］利用SSR分

析山西省38个玉米地方品种的遗传多样性，SSR位

点的等位基因数为 2~14 个， PIC 为 0.66。Liu 等［19］

利用高通量的SNP基因分型分析了240份中国常用

玉米自交系，将240份自交系划分5个亚群，分型结

果与系谱来源一致。Diaw等［20］利用 23034个SNPs

标记分析了194个法国西南部玉米地方品种的遗传

多样性，基因多样性变幅为 0.12~0.27，平均值为 

0.22，群体遗传结构分析将地方品种分为2个类群。

Caldu-Primo等［21］利用墨西哥 5个地区 50个地方品

种的 SNP 基因组信息构建基于地方品种特性的分

类模型，研究结果表明遗传变异的分布可以用海拔

和维度的环境变量来解释，而不是地方品种的表型

特征，并鉴定了6个与海拔高度相关的SNP标记。

目前利用广西地区地方品种的研究多集中在

种质资源的收集、品质分析和糯玉米地方品种的遗

传多样性研究［22-24］，利用SNP标记对广西地区普通

玉米地方品种遗传多样性的研究相对较少。本研

究针对广西区内收集的、具有代表性的 169份玉米

地方品种，利用覆盖全基因组的SNP标记进行这些

资源的基因型鉴定，分析其遗传多样性和群体结

构，全面揭示广西玉米地方品种的遗传特征，为该

地区玉米育种提供理论依据和实践参考。

1　材料与方法

1.1　供试材料

169份广西玉米地方品种（表 1）来源于广西各

县市，包括桂东、桂北、桂西、桂南和桂中，各地区来

源的材料数量分别为 11 份、2 份、94 份、39 份和 23

份。由于桂东地区收集的品种数相对较少，在后续

分析中将桂东和桂北地方品种合并为一个地理来

源的类群。
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表1　本研究中169份玉米地方品种及参考自交系

Table 1　169 maize landraces and reference inbred lines in this study

M125

M126

M127

M136

M52

M57

M60

M62

M63

M64

M71

M154

M277

M135

M149

M150

M159

M160

M162

M163

M164

M165

M173

M176

M177

M180

M19

M196

M197

M198

M20

M200

M201

M202

M203

M204

M205

M206

M207

M208

M209

M21

M210

M25

M33

M34

紫玉米

红玉米

白玉米

黄玉米

黄甜花苞谷

花玉米

本地玉米

本地黄玉米

中齿玉米

黄玉米

花玉米

黄玉米

本地玉米

九节黄

九节黄

本地黄玉米

白马牙

本地黄

红玉米

壮文种

中白玉米

迟熟玉米

九节白

白马牙

老玉米

洋玉米

白玉米

本地黄

早玉米

金钗本地黄

白玉米

早白玉米

早玉米

唐朝黄玉米

本地黄

宁干九节黄

七节黄

九节黄

本地黄

白马牙

九节白

白玉米

白蜡玉米

越南SSC131

白玉米

本地白马牙

桂北

桂北

桂北

桂北

桂北

桂北

桂北

桂北

桂北

桂北

桂北

桂东

桂东

桂南

桂南

桂南

桂南

桂南

桂南

桂南

桂南

桂南

桂南

桂南

桂南

桂南

桂南

桂南

桂南

桂南

桂南

桂南

桂南

桂南

桂南

桂南

桂南

桂南

桂南

桂南

桂南

桂南

桂南

桂南

桂南

桂南

2

1

2

2

2

1

1

2

2

2

2

2

2

2

1

2

2

1

2

1

1

2

2

2

2

1

1

1

1

1

1

1

1

1

1

1

1

1

1

2

1

1

1

2

2

1

0.65

0.54

0.83

0.59

0.65

0.64

0.88

0.96

0.85

0.70

0.86

0.89

0.51

0.97

0.89

0.81

0.64

0.52

0.59

0.59

0.56

0.70

0.50

0.56

0.55

0.59

0.60

0.80

0.88

1.00

0.74

0.96

0.66

0.97

0.92

1.00

0.90

1.00

0.93

0.72

0.64

0.76

0.76

0.95

0.61

0.58

M171

M172

M192

M193

M211

M212

M214

M216

M217

M219

M22

M222

M224

M225

M226

M228

M229

M230

M231

M232

M233

M234

M235

M236

M237

M238

M24

M240

M26

M27

M276

M29

M30

M31

M32

M35

M37

M38

M40

M41

M42

M51

M53

M58

M65

M66

白马牙

土玉米

本地玉米

本地土玉米

黄岩苞谷

白岩包谷

本地黄

敏来玉米

示洪白玉米

硬骨白

白玉米

中糙玉米

弄美兰四月白玉米

那坡城厢白

八达米山黄

隆域黄玉米

平台红玉米

平台大白玉米

平班白

浪平黄玉米

八桂白玉米

永福白

白马牙

大白玉米

东里白

泗爷大白玉米

白玉米

大洞白玉米

黄玉米

黄玉米

本地土玉米

珍珠黄玉米

本地黄玉米

本地黄玉米

紫玉米

本地白玉米

白玉米

白土玉米

白马牙

本地黄玉米

本地白玉米

本地黄玉米

红玉米

黄苞谷

本地白玉米

红皮玉米

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

2

1

1

2

1

1

1

1

1

1

2

1

1

1

2

1

1

2

1

1

1

1

1

1

1

1

2

1

2

2

2

2

2

2

1

1

1

2

2

2

1

2

2

2

1

1

0.65

0.55

1.00

0.71

0.58

1.00

1.00

1.00

1.00

0.80

0.66

0.67

0.73

1.00

0.67

0.96

0.89

0.53

0.54

1.00

0.81

0.93

0.56

1.00

0.89

0.97

0.51

0.79

0.61

0.61

0.65

0.58

0.73

0.65

0.51

0.51

0.68

0.63

0.60

0.57

0.69

0.89

0.88

0.55

0.54

0.82

编号

ID

名称

Name

区域

District

类群

Pop

类群成员概率

Group membership 

probability

编号

ID

名称

Name

区域

District

类群

Pop

类群成员概率

Group membership 

probability
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M36

M4

M46

M49

M5

M8

M100

M103

M106

M107

M108

M109

M111

M114

M115

M116

M117

M118

M119

M129

M13

M131

M132

M133

M137

M138

M14

M140

M141

M142

M143

M144

M145

M146

M147

M148

M151

M166

M167

M168

M169

M170

白玉米

本地黄玉米

本地黄玉米

东门黄玉米

黄玉米

土玉米

本地玉米

黄玉米

雪玉米

苏湾玉米

本地黄玉米

苏湾红玉米

本地黄玉米

岩苞谷

血红玉米

红玉米

黄玉米

迪卡玉米

白马牙

白马牙

红玉米

苏湾变种玉米

白马牙

黄玉米

白马牙

甲黄

雪玉米

金皇后

金皇后

金皇后

本地白玉米

本地黄

谭增福综合种

干来综合种

白马牙

本地白玉米

本地黄玉米

苏湾玉米

本地白

白马牙

白马牙

土黄玉米

桂南

桂南

桂南

桂南

桂南

桂南

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

1

2

2

2

2

2

2

2

2

2

2

2

2

1

2

2

2

2

2

2

2

2

2

2

2

1

2

2

2

1

1

2

2

2

2

2

1

2

1

2

2

2

0.77

0.89

0.90

0.85

0.88

0.74

0.61

0.77

0.81

0.77

0.80

0.66

0.51

0.80

0.80

0.85

0.70

0.78

0.77

0.83

0.90

0.77

0.76

0.62

0.57

0.55

0.66

0.65

0.81

0.52

0.65

0.58

0.99

0.88

0.66

0.80

0.69

0.83

0.56

0.58

0.79

0.94

M67

M68

M69

M7

M74

M93

M94

M95

M96

M97

M98

M99

M10

M104

M12

M130

M15

M156

M157

M158

M16

M17

M182

M183

M184

M186

M188

M189

M190

M191

M241

M28

M77

M78

M9

CK_B73

CK_Chang7-2

CK_Huangzaosi

CK_Mo17

CK_suwan1611

CK_Zi330

苞谷

红玉米

苏湾玉米

黄玉米

红玉米

本地玉米

白玉米

本地白玉米

白玉米

老中造玉米

本地黄玉米

本地黄玉米

黄玉米

老鼠玉米

红玉米

玉米

红玉米

白马牙

白马牙

本地白玉米

红玉米

红玉米

迪卡综合种

小玉米

白玉米

本地白玉米

白玉米

迟玉米

早玉米

迟玉米

石牙上达白玉米

黄玉米

本地玉米

晚玉米

黄玉米

B73

昌7-2

黄早4

Mo17

Suwan1611

自330

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂西

桂中

桂中

桂中

桂中

桂中

桂中

桂中

桂中

桂中

桂中

桂中

桂中

桂中

桂中

桂中

桂中

桂中

桂中

桂中

桂中

桂中

桂中

桂中

1

1

2

1

2

1

2

2

1

1

2

2

1

1

1

1

1

2

2

2

1

1

2

1

1

2

1

1

2

1

2

1

2

1

1

2

1

1

2

2

2

0.51

0.81

0.65

0.67

0.86

0.54

0.61

0.63

0.58

0.55

0.68

0.60

1.00

1.00

1.00

1.00

1.00

0.71

0.55

0.62

1.00

0.74

1.00

1.00

0.93

0.66

0.69

1.00

0.76

1.00

0.61

1.00

0.90

1.00

1.00

0.94

0.50

0.54

1.00

0.86

1.00

表1（续）

编号

ID

名称

Name

区域

District

类群

Pop

类群成员概率

Group membership 

probability

编号

ID

名称

Name

区域

District

类群

Pop

类群成员概率

Group membership 

probability

类群成员概率：群体结构中同系得分

Group membership probability：Fraction ancestry of the population structure；Pop：Population；The same as below
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在分析过程中，选取 B73、昌 7-2、黄早四、

Mo17、Suwan1611 和自 330 等 6 份骨干自交系作为

参考系，对应的杂种优势群分别为改良瑞德类群

（B73）、塘四平头类群（昌7-2、黄早四）、兰卡斯特类

群（Mo17、自330）、P群（Suwan1611）。

1.2　基因型鉴定及数据分析

利用10K SNP芯片对169份地方品种进行基因

型鉴定。研究材料的DNA提取以及基因型鉴定，均

委托北京中玉金标记生物技术股份有限公司完成。

获得所有材料的SNP基因型数据后，按照数据质控

（DQC， data quality control）＞0.82、标 记 检 出 率

（CR， call rate）＞0.97、最小等位基因频率（MAF， 

minor allele frequency）＞0.05和缺失率（Miss）＜0.1

对 SNP 进行筛选，共获得 5877 个 SNPs 用于后续

分析。

基于筛选出的5877个SNPs，利用PowerMarker 

V3.25 软件［25］计算群体的最小等位基因频率

（MAF， minor allele frequency） 、 杂 合 率

（Heterozygosity）、缺失率、基因多样性（GD， gene 

diversity） 、 观 察 杂 合 度 （Ho， observed 

heterozygosity）、多态性信息含量PIC和品种间Nei’s

（1983）遗传距离。基于遗传距离的结果，利用

MEGA 软件［26］中 NJ-tree 模型构建进化树。利用

GCTA 软件［27］对样品进行主成分分析。利用

STRUCTURE V2.3.4 软件［28］进行群体遗传结构划

分，将类群参数K设定为 2~9，burn-in period设置为

1000，每个类群迭代次数为3，计算群体Delta K值。

利用 GenAlEx 软件［29］进行分子变异方差分析

（AMOVA， molecular variation analysis of variance）

与种群间的遗传分化系数（Fst， fixation index）的

计算。

2　结果与分析

2.1　遗传多样性

筛选出的 5877 个 SNPs 分布于玉米 10 条染色

体，其中 1号染色体（Chr1）上的标记数量最多（859

个），而Chr7上的标记最少（436个）（图1）。基于这

5877个SNPs的分析结果显示，169份广西地方品种

的基因多样性、观察杂合度、最小等位基因频率和

PIC值平均值分别为 0.37、0.29、0.27和 0.30，总体的

遗传多样性水平相对较高（表2）。

在不同的来源地区中，桂东北地方品种的遗传

多样性最高，平均基因多样性、观察杂合度、最小等

位基因频率和 PIC 值分别为 0.39、0.27、0.30 和 0.31

（表 2）。桂南地方品种的平均值则分别为 0.36、

0.29、0.27、0.29，遗传多样性水平与桂西区域地方品

种相似（表2）。此外，桂中地方品种的基因多样性、

观察杂合度、最小等位基因频率和PIC值的平均值

分别为0.32、0.22、0.24和0.26，在4个种质来源区域

中遗传多样性水平最低（表2）。

图1　5877个SNP标记在玉米10条染色体上的分布

Fig. 1　Distribution of 5877 SNP markers on 10 maize 

chromosomes

表2　基于169份玉米地方品种的5877个 SNP标记的多样性统计

Table 2　Diversity statistics of 5877 SNP markers based on 169 maize landraces

种群来源区域

Area of population origin

桂东北 Northeast Guangxi

桂南 Southern Guangxi

桂西 Western Guangxi

桂中 Central Guangxi

总体 Total

群体个数

N

13

39

94

23

169

基因多样性

GD

0.39

0.36

0.37

0.32

0.37

观察杂合度

Ho

0.27

0.29

0.31

0.22

0.29

最小等位基因频率

MAF

0.30

0.27

0.27

0.24

0.27

多态信息含量

PIC

0.31

0.29

0.29

0.26

0.30

N：Number of individuals；GD：Gene diversity；Ho：Heterozygosity observed； MAF：Minor allele frequency；PIC： Polymorphism information content
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2.2　杂合率和遗传相似系数

杂合率分析结果显示，5877个SNPs位点在169份

地方品种的平均杂合率为27.75%，杂合率变异幅度为

3.77%~39.45%，表明这些地方品种的杂合率差异较大

（图2）。对各个区域地方品种的杂合率进行比较，结果

显示桂西区域地方品种的杂合率最高（平均为

31.86%），其次是桂南区域地方品种（平均为27.82%）。

桂中区域地方品种的杂合率最低（平均为20.45%）。

遗传相似系数可以反映品种的遗传变异程度，

本研究中169份地方品种共获得29068个遗传相似

系数，遗传相似系数箱线图如图 3所示。遗传相似

系数最大的一组地方品种为M12与M16（0.92），均

为柳州融水县红玉米，其次是M66与M149（0.71），

分别为百色凌云县红皮玉米和崇左天等县九节黄

玉米。桂中区域 3 个品种（M12、M15 和 M16）与参

考自交系昌 7-2 的遗传相似系数为 0.61，可能为同

一血缘材料。遗传相似系数最小的一组地方品种

为M154与M211（0.39），分别为贺州昭平县黄玉米

和百色凌云县黄岩苞谷。

地方品种在桂东北、桂南、桂西和桂中区域的

平均遗传相似系数分别为0.44、0.49、0.49和0.53，桂

东北区域和桂中区域地方品种的遗传相似系数差

异较大。普遍认为同一血缘材料的遗传相似系数

在0.6以上，桂南、桂西和桂中区域地方品种遗传相

似系数在 0.6以上的品种占比分别为 5.0%、2.0%和

3.1%，表明相较于其他区域而言，桂南区域来自同

一血缘的地方品种更多。桂东北地区地方品种间

的遗传相似系数均小于0.6，表明这些地方品种没有

明显的血缘关系，遗传基础丰富。

图3　玉米地方品种遗传相似系数箱线图

Fig.3　Box plot of genetic similarity coefficient of maize 

landraces
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图2　玉米地方品种杂合率分布直方图

Fig. 2　Histogram of heterozygosity rate distribution of maize landraces
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2.3　群体结构

2.3.1　群体遗传结构分析与主成分分析　运用

Structure 软件对 169 份材料进行群体遗传结构分

析，结果表明在 K=2 时平均对数似然概率 delta K

值出现峰值（图 4）。在 K=2 时，169 个广西玉米地

方品种被分为 2 个类群（表 1），类群 1 包含 81 个地

方品种（3个来自桂北，23个来自桂南，40个来自桂

西，15个来自桂中），类群 2包含 88个地方品种与 4

个参考自交系，分别为 B73、Mo17、suwan1611 与

Zi330。

利用GCTA软件对169份材料进行主成分分析

（图5），主成分分析结果显示供试地方品种主要分为

2类，这与群体遗传结构分析的结果一致。相对于类

群2而言，类群1大部分样本的点更为聚集，样本间

差异较小，与参考自交系黄早四和昌 7-2的距离更

近。类群2样本的点较为分散，与4个参考自交系的

距离更远。
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图4　当K=2~9时delta K值

Fig.4　delta K value when K=2~9
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图5　169份广西玉米地方品种的主成分分析

Fig.5　Principal component analysis results of 169 maize landraces in Guangxi
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2.3.2　进化树分析　通过 Nei's1983 算法计算地方

品种两两之间的遗传距离，运用 Mega 软件基于

5877个SNPs位点，采用NJ-tree模型构建进化树，图

中每一个分支代表一个品种，品种颜色代表来源

区域，进化树分支分离的越晚表明遗传关系越近

（图 6）。不同区域地方品种间遗传距离的变化范围

为 0.033~0.499，平均值为 0.302，遗传距离最大的两

个地方品种为 M154（贺州昭平县黄玉米）和 M16

（柳州融水县红玉米）。遗传距离最小的为M12和

M16，均为柳州融水县红玉米，这与遗传相似系数分

析的结果一致，推测这两个品种为同一血缘的相似

材料。

进化树分析结果与主成分分析和群体遗传结

构分析结果大部分一致，进化树图显示供试材料主

要分为2大分支，类群1和类群2都包含各个区域的

地方品种，类群1包含大部分桂中与桂南地方品种，

类群2包含大部分桂西地方品种。

2.4　分子方差分析与遗传分化

分子方差分析（AMOVA，analysis of molecular 

variance）结果显示，2%的遗传变异发生在种群间，

98%的遗传变异发生在种群内（表 3）。在按照地

理来源划分的 4 个种群中，群体间遗传分化系数

（FST）平均值为 0.049，其中桂南地区地方品种的FST

值最高（0.056），桂中地区和桂东北地区地方品种

的FST值相近。桂西地区地方品种的FST值最低，表

明 桂 西 地 区 的 群 体 间 遗 传 分 化 较 其 他 地 区

低（表4）。
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图中不同的分支颜色代表所属类群；每一分支为材料编号，种质根据来源着色

Different colors of branches in the figure represent the population； Each branch is 

numbered for the material and the germplasm is colored according to the source

图6　169份广西玉米地方品种的NJ聚类分析

Fig. 6　NJ-based diagram of 169 maize landraces in Guangxi
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3　讨论

种质资源在遗传育种工作中至关重要，物种遗

传多样性的高低决定了从种质资源中筛选出优良

种质的几率，分析遗传多样性对于玉米种质评价分

析和新品种选育具有重要意义［30］。基因多样性指

从群体中随机选择两个等位基因是不同等位基因

的概率，本研究中基因多样性变化范围为 0.10~

0.54，平均值为0.37，高于李松等［31］对14个云南昭通

玉米品种和Nelimor等［32］对 190个非洲地方品种遗

传多样性的研究。本研究利用5877个SNPs标记在

169 份玉米地方品种的平均 PIC 值为 0.30，低于肖

颖妮等［17］利用5067个SNPs标记对385个鲜食玉米

品种（PIC=0.319）、王凤格等［33］利用 40对 SSR引物

对中国 328 个玉米品种（PIC=0.60）和赵久然等［34］

利用 3072 个 SNPs 标记对 344 份玉米自交系（PIC=

0.344）的研究。本研究选择的169份地方品种均来

自广西地区，按照地理来源划分的种群间遗传多样

性差异较大，桂东北地区地方品种的遗传多样性

最高。

群体杂合率的高低反映了群体遗传一致性的

程度。本研究中 169 份地方品种的平均杂合率为

27.75%，总体杂合率较高，遗传基础丰富。杂合率

变异幅度为 3.77%~39.45%，种质的杂合率差异较

大，桂西区域地方品种的杂合率最高（31.86%），桂

中区域地方品种的杂合率最低（20.45%），原因可

能在于广西西部山区较多，山区的玉米杂交种普

及较迟，且普及率相对较低，此外桂西山区是广西

玉米主产区，农民种植地方种的群体量较大，更大

程度保留了多样性，而桂中可能因为种植群体小，

丢失了部分基因，交通相对便利，种质交换更为

方便。

遗传相似系数可为种质血缘划分提供依据，同

一血缘种质的遗传相似系数在 0.60 以上。本研究

中所有地方品种平均遗传相似系数为 0.49，变幅为

0.39~0.92，变异幅度大。桂中区域地方品种的遗传

相似系数平均值最高，桂南区域遗传相似系数在0.6

以上的品种占比最高，原因为收集于桂中地区的 2

个地方品种（M12 和 M16）高度相似。桂东北地区

地方品种遗传相似系数最低且均小于0.6，该地区地

方品种没有明显的血缘关系，遗传基础丰富，该结

论与遗传多样性参数分析结果一致。

群体遗传结构分析、主成分分析和进化树分析

都显示169份广西玉米地方品种划分为两类，3种分

析方法结果一致，类群中都有来自广西各个地区的

品种，显示本研究中广西地方品种类群的划分与地

理来源相关性不大，在其他地区收集种质的研究也

得到了类似的结果［35-37］。进化树分析结果显示遗传

距离最大的地方品种来自柳州市与贺州市，来源于

同一地级市的地方品种普遍遗传距离较小。群体

遗传结构分析和主成分分析显示参考自交系B73、

Mo17、suwan1611与Zi330与本研究中 88个地方品

种划分为类群2，参考自交系黄早四和昌7-2与本研

究中 81 个地方品种划分为类群 1，其中 suwan1611

与大部分地方品种遗传关系更近，B73与广西地方

品种的遗传关系较远。

表3　169份广西玉米地方品种4个种群的分子方差分析

Table 3　Analysis of molecular variance of four populations of 169 maize landraces in Guangxi

变异来源

Source of variation

种群间Among populations

种群内Within populations

总体Total

自由度

df

3

165

168

平方和

SS

7170.46

249216.49

256386.94

均方差

MS

2390.15

1510.40

估计方差

Variance of estimate

25.48

1510.40

1535.88

方差分量百分率（%）

Percentage of variance component

2

98

100

表4　169份广西玉米地方品种4个种群的群体间遗传分化系数（FST）

Table4　Genetic differentiation coefficient （FST） among four populations of 169 maize landraces in Guangxi

区域

Region

桂东北Northeast Guangxi

桂中Central Guangxi

桂南Southern Guangxi

桂西Western Guangxi

群体间遗传分化系数FST among populations

桂东北

Northeast Guangxi

-

0.071

0.040

0.040

0.050

桂中

Central Guangxi

0.071

-

0.041

0.055

0.055

桂南

Southern Guangxi

0.040

0.041

-

0.014

0.056

桂西

Western Guangxi

0.040

0.055

0.014

-

0.036
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群体间遗传分化系数FST用于计算SNP标记的

变异位点在不同群体中的分化程度，FST为0.05~0.15

时，群体间存在中等程度的遗传分化，FST 值大于

0.25时，该群体被认定为遗传分化显著［38］。本研究

中桂西区域群体间FST值小于 0.05，遗传分化很低；

桂东北、桂南和桂中的群体间存在中等程度的遗传

分化，地方品种的遗传分化水平整体较低，种群间

变异水平较低，遗传变异主要来自种群内。

本研究有助于了解广西玉米地方品种的遗传

多样性和亲缘关系，为进一步收集和鉴定广西地方

种质资源和玉米种质创新和利用提供参考依据。
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