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摘要：腐霉茎腐病（Pythium stalk rot）是玉米生产上的重要病害。本研究利用 14 个与 8 个抗玉米茎腐病基因连锁的分

子标记对 196 份抗腐霉茎腐病玉米种质进行抗病标记基因型鉴定，并采用 42 对多态性 SSR 标记对 54 份抗病自交系进行遗

传多样性分析，以期阐明玉米抗腐霉茎腐病种质的标记基因型和遗传背景，并为资源的有效利用、新基因的挖掘和杂种优势

模式确定提供参考信息。14 个与抗病基因连锁的分子标记将 196 份抗性种质鉴定为 128 种标记基因型，表明存在多样的抗

性基因组合方式。191 份种质获得与齐 319、X178 或 1145 中一个或多个的相同的扩增，表明 97.45% 种质可能含有与 3 个抗

玉米茎腐病材料相同的抗病基因；粤 61、郑 653、赤 L136、白 53 和 18--14 共 5 份种质均未扩增出与齐 319、X178 和 1145 相

同的标记基因型，可能携带其他抗茎腐病基因；遗传背景相近的抗性种质分属不同的标记基因型，表明抗病种质携带的抗病

基因可能在育种选择中发生了分离。42 对多态性 SSR 引物在 54 份抗病材料中共检测出 119 个等位基因（Na），多态位点

百分率（PPB）为 99.17%，平均有效等位基因数（Ne）为 1.7070，平均 Nei′s 基因多样性（H）为 0.3999，平均 Shannon′s 信息

指数（I）为 0.5844，平均多态信息含量（PIC）为 0.5527，变幅为 0.2061~0.7844；通过 UPGMA 聚类分析，54 份抗病材料被

划分为 2 个类群，共 6 个亚群中，分别是旅大红骨亚群、BSSS 亚群、塘四平头亚群、PA 亚群、PB 亚群、Lan 亚群，表现出较高

的遗传多样性。结果表明，我国 6 个杂种优势群中均含有较为丰富的抗腐霉茎腐病种质资源，其中 PA 亚群包含的抗病种质 
最多。
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Abstract：Pythium stalk rot is a serious disease that threats the maize production.Exploration of the 
resistance maize germplasm resources to this disease will benefit for noval genes mining and the determination 
of heterosis patterns.Within this study，fourteen molecular markers linked to eight stalk rot resistance genes 
were used for genotyping 196 resistant maize germplasm accessions.Moreover，42 polymorphic SSR makers 
were adopted in genetic diversity analysis of 54 selected resistant maize lines.A total of 128 resistance marker 
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genotypes were identified with the eight functional markers.Out of 196 accessions，191 exhibited one or more 
of fragments being identical with these of Qi319，X178 or 1145.No fragments were detected in five germplasm 
accessions（Yue61，Zheng653，Chi L136，Bai53，and 18--14），suggsting that these five germplasm might 
harbor other maize stalk rot resistance gene（s）.By deployment of 42 SSR primers，119 alleles were amplified 
in 54 selected lines，with polymorphic site percentage（PPB）of 99.17%.The average number of alleles（Na），

effective number of alleles（Ne），Nei’s gene diversity（H），and Shannon′s information index（I）were 2.86，

1.7070，0.3999，and 0.5884，respectively.The value of polymorphism information content（PIC）for each 
marker varied from 0.2061 to 0.7844，with an average of 0.5527.The UPGMA analysis classified 54 inbred lines 
into 2 groups and 6 subgroups with relatively high genetic diversity，including Lüda red cob（LRC），BSSS，

Tang si ping tou（TSPT），PA，PB and Lancaster.Taken together，the results revealed variable resources with 
resistance to stalk rot in six heterosis groups，among which the most resistance germplasms were found in PA  
subgroup.

Key words：maize；Pythium stalk rot；molecular marker；resistance marker genotype；genetic diversity

玉米（Zea mays L.）是我国重要的粮食作物之

一，在国民经济和农业生产中占有举足轻重的地 
位［1-2］。玉米茎腐病是一种世界性的土传病害，不仅

造成玉米严重减产，还导致品质显著下降［3］。引起

玉米茎腐病的病原菌种类比较多，已见报道的病原

菌种类有 20 余种，我国茎腐病的病原主要为肿囊腐

霉（Pythium inflatum）、禾生腐霉（Pythium graminicola）

和禾谷镰孢（Fusarium graminearum）［4-5］，而国外多

报道由拟轮枝镰孢（Fusarium verticillioides）、禾谷

镰孢和串珠镰刀菌（Fusarium moniliforme）引起的

茎腐病［6-7］。

玉米对茎腐病抗性遗传机制较为复杂，包括数

量性状和质量性状［8-10］。对镰孢菌侵染引起的茎腐

病抗性遗传和基因定位研究表明，抗性主要由数量

性状控制，加性效应和显性效应共同起作用［11-12］，

而对腐霉茎腐病抗性遗传研究发现，抗性主要表现

为质量性状［13-14］。目前，已定位并命名的玉米抗腐

霉和镰孢茎腐病基因并不多见。前人主要将玉米

抗腐霉茎腐病基因定位到 1 号、4 号、10 号染色体 
上［15-17］，其 中 RpiQI319-1 和 RpiX178-1 位 于 1 号 染 色

体，标 记 SSRZ33、SSRZ47、bnlg1866 与 RpiQI319-1
连 锁，SSRZ8、IDP2347 与 RpiX178-1 连 锁；Rpi1 和

RpiX178-2 位于 4 号染色体，标记 bnlg1937 与 Rpi1 连

锁，bnlg1444、umc2041 与 RpiX178-2 连 锁；RpiQI319-2
位 于 10 号 染 色 体，标 记 umc2069 和 bnlg1716 与 其

连锁。将镰孢茎腐病基因 QTL-qRfg2、QTL-qRfg3、 
Rfg1、Rgsr8.1、QTL-qRfg1 分别定位到玉米 1、3、6、8、10
号染色体上［18-22］，标记 CAPSZ459、SSRZ319、SSRZ256
与 QTL-qRfg2 连 锁，Ks85 和 STS7-5 与 QTL-qRfg3 连

锁，mmc0241 和 bnl3.03 与 Rfg1 连 锁，SSR-65 和 SNP-

25 与 Rgsr8.1 连锁，SSR334 和 SSR58 与 QTL-qRfg1 
连锁。优异的抗性种质资源是育 种 家 进 行 品 种

改 良 和 选 育 的 重 要 前 提，而 利 用 与 抗 病 基 因 紧

密连锁的分子标记跟踪目标基因是选育抗性种

质 的 重 要 手 段［23］。Xa4、Xa21 和 Xa23 等 白 叶

枯 病 抗 性 基 因 通 过 MAS 技 术 已 经 在 水 稻 育 种

中 发 挥 了 作 用［24-25］；在 小 麦 育 种 中，抗 白 粉 病

基 因 Pm8 以 及 与 Pm8 基 因 连 锁 的 Yr9、Lr26 和

Sr36 等 抗 条 锈 病、叶 锈 病 和 秆 锈 病 基 因 被 广 泛 
利用［26］。

近年来，分子标记的发展为玉米自交系的遗传

关系研究提供了新的手段，利用适合的 SSR 标记

和标准测验种可以有效地将不同来源的自交系划

分到相应的种质类群［27］。袁力行等［28］利用 66 对

SSR 引物将 29 份自交系划分为四平头、旅大红骨、

Lancaster、BSSS 和 PA 5 个 类 群。 卢 媛 等［29］利 用

29 对 SSR 标记将 87 份糯玉米自交系划分为 4 个

类群。刘志斋等［30］利用 40 对核心 SSR 标记将 820
份自交系划分成 5 个类群，依次为兰卡斯特、旅大红

骨、塘四平头、瑞德与 P 群。种质遗传多样性研究

是改良自交系和确定杂种优势模式的基础，对提高

玉米育种水平和效率具有重要意义［31］。目前在玉

米茎腐病抗性育种中未见有高效的分子标记使用的

报道，利用位于抗病基因两侧紧密连锁或共分离的

标记，能够明确相关抗病基因在我国玉米品种中的

使用情况，为开展玉米抗腐霉茎腐病新基因发掘提

供指导。本研究利用 14 个与抗茎腐病基因紧密连

锁的分子标记和分布于玉米全基因组的 42 对多态

性 SSR 标记对抗腐霉茎腐病种质进行抗病标记基

因型鉴定及遗传多样性分析，以期阐明玉米自交系
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的抗病基因背景，从分子水平上揭示其亲缘关系，

明晰抗茎腐病玉米自交系间的遗传分化程度，为玉

米育种家进行种质扩增改良与创新研究提供技术 
支撑。

1　材料与方法

1.1　材料

抗病标记基因型鉴定种质共 196 份，包括 184
份自交系和 12 份农家种，主要来源于我国 15 个省

份（自治区）和 4 个国外地区，在 2006—2014 年的

田间抗性评价中均对腐霉茎腐病表现抗病；遗传

多样性分析材料共 60 份，包括从此次基因型鉴定

种质中选取的 54 份材料和 6 个杂种优势亚群的标

准测验种（表 1）［32］。供试材料均由中国农业科学

院作物科学研究所作物种质资源保护与研究中心 
提供。

表 1　标准测验种的划分
Table 1　Classification of standard test species

杂种优势群

Heterotic group

亚群 

Subgroup

标准检测种

Standard test 

variety

Reid 种质（A）

Reid germplasm
BSSS（ Iowa 坚 秆 合 成 群 体，

Iowa stiff stalk synthetic）

B73

PA（美国现代杂交种中 A 群种

质，Group A in modern American 
hybrid）

掖 478 Ye 478

非 Reid 种质（B）

Non-Reid 
germplasm

Lan（典型 Lancaste 种质，Typical  
Lancaste germplasm）

Mo17

PB（美国现代杂交种中 B 群种

质，Group B in modern American 
hybrid）

齐 319 Qi 319

国内种质（D）

Domestic 
germplasm

塘四平头 Tangsipingtou（TSPT） 黄早四 
Huangzaosi

旅大红骨 Lvda Red Cob（LRC） 丹 340
Dan 340

1.2　方法

1.2.1　供试材料 DNA 提取　每份材料各取 3~5 粒

于温室内种植，待玉米生长至 2 叶期，每份材料随

机选取 2~3 个单株叶片混合，利用植物基因组 DNA
提 取 试 剂 盒（Tiangen DP305）提 取 DNA。 利 用

Q5000 超微量核酸蛋白测定仪（美国 QUAWELL
公司）检测 DNA 浓度并稀释到 20 ng /μL，保存在

−20 ℃下备用。

1.2.2　分子标记筛选　 用 于 抗 病 标 记 基 因 型 鉴

定 的 17 个 分 子 标 记 分 别 与 Rpi1、RpiQI319-1、

RpiQI319-2、RpiX178-1、RpiX178-2、Rfg1 基 因 以 及

QTL-qRfg1 和 QTL-qRfg2 连 锁（表 2）。 从 玉 米 数

据库（http：//www.maizegdb.org）下载覆盖玉米 10
条染色体的 219 对 SSR 引物，筛选出多态性高、扩

增稳定且带型清晰的 42 对引物，用于抗性种质的遗

传多样性分析［33］。所有引物均由北京生工生物工

程有限公司合成。

1.2.3　PCR 扩增及产物检测　PCR 扩增反应体系

为 10 μL，包括 2×Taq PCR MasterMix 4.0 μL，上下

游引物（10 μmol/ L）各 1.0 μL，模板 DNA 2.0 μL，

ddH2O 补足 10 μL。扩增程序：94 ℃预变性 4 min，

94 ℃变性 1 min，50~60 ℃退火 45~60 s，72 ℃延伸

1 min，36 个循环，最后 72 ℃延伸 10 min，4 ℃保存

待用。PCR 反应结束后，取 2 μL PCR 产物采用 8%

非变性聚丙烯酰胺凝胶电泳检测，银染，凝胶成像、

拍照，统计条带。

1.2.4　标记基因型分析　目前，关于玉米茎腐病的

定位大多是在自交系齐 319、X178 和 1145 上进行

的，同时这 3 个自交系遗传背景清楚、且抗性良好，

所以选择齐 319、X178 和 1145 作为参考自交系。

待测材料在 14 个连锁分子标记中扩增出目标条带，

记为“＋”；未扩增出相应条带，则记为“－”，明晰

196 份待测材料的抗病基因背景。

1.2.5　遗传多样性分析　统计 42 对 SSR 引物的

扩增带型，相同迁移率位置上，有带记为“1”，无带

记为“0”，缺失记为“9”［33］。利用 PopGen version 
1.32 软件计算群体的观测等位基因数（Na，allele 
number）、有效等位基因数（Ne，effective number of 
allele）、Shannon 信 息 指 数（I，Shannon′s information 
index）、遗传距离（genetic distance）、遗传相似系数

（genetic similarity coefficient）以及标记位点的多态

性信息量（PIC，polymorphism information content）。

同时利用 NTSYSpc 2.11 软件对 60 份玉米材料进

行聚类分析，并绘制聚类图。

2　结果与分析

2.1　抗病标记基因型分析

2.1.1　抗腐霉茎腐病种质的抗病标记基因型　17
个分子标记中 SSRZ33、bn13.03 以及 CAPZ459 扩

增效果不好且带型不清晰，未能读取条带。以分子

标 记 bnlg1866 的 扩 增 结 果 为 例，种 质 赤 556 和 
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表 2　与 8 个抗病基因连锁的 17 个分子标记引物详细信息
Table 2　Characteristics and sequences of the fourteen markers linked to the eight resistance genes in this study

分子标记

Marker
引物序列

Primer sequence（5′−3′）
退火温度（℃）

Anneal.Temp
连锁基因

Linked resistance genes
位置

Location
参考文献

References

bnlg1937 Forward AATGCTCGGTCCACAGAATC 55 Rpi1 bin4.05 ［15］

Reverse AACTGGAGCCAAAAGTGGTG

SSRZ47 Forward GAGTATTGTTAGGGTTTCGG 50 RpiQI319-1 bin1.05 ［16］

Reverse GACGGTTGTGGACTTGTG

SSRZ33 Forward TATTCAATTCCATGTTTCC 55 RpiQI319-1 bin1.04

Reverse GATGCCAAAGCTCATACT

bnlg1866 Forward CCCAGCGCATGTCAACTCT 56 RpiQI319-1 bin1.03

Reverse CCCCGGTAATTCAGTGGATA

umc2069 Forward ACAACCTCCTCCACGACCAAAC 60 RpiQI319-2 bin10.02

Reverse GTAGAGGTCCCACTTGTTCCCAAT

bnlg1716 Forward AAATAACCAGAACATGCCGC 58 RpiQI319-2 bin10.03

Reverse CGCAACTTTCATCGAGTTGA

IDP2347 Forward ACCTTGCACTGCATGTTGG 56 RpiX178-1 bin1.10 ［17］

Reverse AGTCTTCGAAATTTACCGGG

SSRZ8 Forward GCCGTTCTAATTCCCATC 55 RpiX178-1 bin1.09

Reverse GTTCGCCAGTATGTCTCG

bnlg1444 Forward AGACGACGAAGCTTTTGCAT 60 RpiX178-2 bin4.08

Reverse GCATGGATGGAGAAAGAGGA

umc2041 Forward CTACACAAGCATAGAGGCCTGGAG 58 RpiX178-2 bin4.08

Reverse CAGTACGAGACGATGGAGGACAT

mmc0241 Forward TATATCCGTGCATTTACGTTT 52 Rfg1 bin6.05 ［18］

Reverse CATCGCTTGTCTGTCGA

bn13.03 Forward CGCCAGGGTTTTCCCAGTCACGAC 56 Rfg1 bin6.04

Reverse AGCGGATAACAATTTCACAGGA

SSR334 Forward TTCGAGCATGCCAAAGAAGT 58 qRfg1 bin10.03 ［19］

Reverse GGTGCACACAGACATGGAAT

SSR58 Forward GACGCTGCACAATAGGTTCT 58 qRfg1 bin10.03

Reverse TCATATACACCGACGACCTG

SSRZ319 Forward CACCTTCCTCTTGCTGTCAC 56 qRfg2 bin1.09 ［20］

Reverse CTGCACCTGCTAGTCCTGTC

CAPZS459 Forward GCAATCGGAAATTTAGGGAAC 60 qRfg2 bin1.10

Reverse GGATAACTCGCCTGGCATAA

SSRZ256 Forward AAGCTGCTGAAGACGAGTTG 60 qRfg2 bin1.09

Reverse GGAGTGCATTGACAGGTGTT
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赤 L5 扩增出与参考自交系齐 319 相同的 100 bp 目

标片段；SW-25、丹 3130、1369、赤 98-3 等 12 份种质

未扩增出相同目标片段（图 1）。统计其余 14 个分

子标记扩增结果，并结合 3 个参考自交系将 196 份

抗性种质鉴定为 128 种标记基因型，表明上述种

质中具有丰富的抗病基因组合形式（具体见 http：//
www.doi.org/10.13430/j.cnki.jpgr.20190228001 附表 1）。 
不同抗性种质扩增 0~6 个标记，其中 32 份、45 份、

66 份、31 份、12 份、5 份种质分别扩增出 1~6 个标

记，占比分别为 16.3%、23.0%、33.7%、15.8%、6.1%
和 2.6%；5 份种质未扩增出任何标记。从鉴定结果

来看，大部分种质扩增出 1~4 个标记，少数扩增出

0 个或 5 个及以上标记。分别有 176 份和 110 份种

质扩增出抗腐霉茎腐病和抗镰孢茎腐病基因 /QTL
标记基因型，其中 98 份同时扩增出抗腐霉 / 抗镰

孢茎腐病基因 /QTL 相同的标记基因型，表明上述

种质可能同时含有抗腐霉和镰孢茎腐病基因。其

中沈 137 等 12 份材料在与抗病基因 RpiQI319-2 紧

密连锁的的 2 个标记处均获得与目标基因相同的

扩增，表明可能携带 RpiQI319-2 抗性基因；丹 3130
等 22 份材料在与抗病基因 RpiX178-1 紧密连锁的

2 个标记处均具有与参考材料 X178 相同的标记基

因型，表明可能携带 RpiX178-1 基因；Pob49C2 和粤

52-1 在与抗病基因 RpiX178-2 紧密连锁的 2 个标

记处均具有与参考材料 X178 相同的标记基因型，

表明可能携带 RpiX178-2 基因；赤 L5、SW-39 和粤

C14-1 在标记 SSR334 和 SSR58 中均获得与 1145
相同的标记基因型，表明可能含有抗镰孢茎腐病主

效 QTL-qRfg1；种质粤 61、郑 653、赤 L136、白 53 和
18--14 在 14 个连锁标记处均未获得与目标基因相

同的扩增条带，表明可能含有与齐 319、X178、1145
不同的抗病基因或不同的抗病基因组合形式。

2.1.2 　连锁标记在玉米种质中获得目标扩增的频

率　统计在每个标记中的扩增结果（图 2），标记

umc2069 在 196 份种质中扩增出目标片段最多，占

鉴定总数的 44.9%，其次是 bnlg1937 和 IDP2347，
分 别 为 37.2% 和 35.7%，获 得 最 少 扩 增 的 是 标

记 SSRZ256 和 umc2041。8 个抗病基因中，扩增

出 RpiX178-1 标记基因型的种质数目最多，其次

是 RpiQI319-2 的标记基因型，分别占鉴定总数的

57.7% 和 55.1%；获得最少扩增的是 RpiX178-2 和

qRfg1 标记基因型，分别为 10.7% 和 12.8%（图 3）。
上述研究表明，与不同抗病基因连锁的分子标记检

测结果存在很大差异，与同一抗病基因连锁的分子

标记获得的检测结果也存在较大差异。

M：100 bp DNA ladder；1：齐 319；2~15：SW-25、丹 3130、 
1369、赤 98-3、赤 541、赤 556、142、赤 552、赤 554、 

赤 L5、N828、LM50、LM53、3283
M：100 bp DNA ladder，1：Qi319，2−15：SW-25，Dan3130， 
1369，Chi98-3，Chi541，Chi 556，142，Chi 552，Chi 554， 

Chi L5，N828，LM50，LM53，3283
图 1　RpiQI319-1 基因连锁标记 bnlg1866 在 

玉米种质中的扩增结果
Fig.1　PCR products from maize germplasm resources with 

the marker bnlg1866 closely linked to RpiQI319-1

图 2　14 个分子标记在 196 份玉米种质中 
获得目标扩增的频率

Fig.2　Frequency of target amplification in 196 maize 
germplasm using fourteen molecular markers

图 3　196 份玉米种质含有目标基因的频率
Fig.3　Frequency of target genes in 196 maize germplasm

2.2 　抗性种质的遗传多样性分析

2.2.1 　42 对 SSR 引物特征和多态性分析　42 对

多态性 SSR 引物在 60 份材料中共检测出 119 个等

位基因（Na），多态位点百分率（PPB）为 99.17%，扩

增片段长度为 70~250 bp，每对引物检测到的等位基

因变异范围为 2~6 个，平均等位基因数（Na）为

2.86 个，平均有效等位基因数（Ne）为 1.7070，平均

Nei′s 基因多样性（H）为 0.3999，平均 Shannon′s 信

息指数（I）为 0.5844。多态信息含量（PIC）变幅

为 0.2061~0.7844，平均为 0.5527，PIC>0.50 是高度

多态位点，共有 25 个标记，其中 phi096 位点的 PIC
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值最高，其余 17 个位点为中度多态位点（0.25<PIC 
<0.50），umc1143 位点的 PIC 值最低（表 3）。综上

结果说明这 42 对 SSR 标记多态性较高，能较好地

满足遗传多样性分析需求。

表 3　42 对 SSR 引物在 60 份玉米材料中的多态性
Table 3　Polymorphic analysis of 42 SSR primers in 60 maize lines 

SSR 位点

SSR Locus
位置

Bin
多态信息含量

PIC
等位基因数

No.of alleles
SSR 位点

SSR Locus
位置

Bin
多态信息含量

PIC
等位基因数

No.of alleles

bnlg1014 1.01 0.7160 4 umc2327 6.02 0.6627 3

bnlg1866 1.03 0.7034 5 phi328175 6.05 0.5864 3

umc1169 1.04 0.5963 3 umc1974 6.07 0.6074 3

bnlg1057 1.06 0.4297 2 umc1309 7.01 0.6619 3

phi308707 1.10 0.4767 3 umc2356 7.02 0.5518 3

bnlg1297 2.02 0.6655 3 umc1069 7.03 0.6973 5

umc2079 2.04 0.4848 2 umc1957 7.04 0.4995 2

umc1635 2.05 0.6448 4 umc1867 8.02 0.6466 3

umc2049 3.01 0.4787 2 umc1636 8.05 0.6203 3

umc1908 3.04 0.6416 3 umc1078 8.06 0.6585 3

umc1501 3.05 0.4961 2 umc2344 8.08 0.5649 3

bnlg1160 3.06 0.6244 3 umc1982 9.00 0.4604 2

umc1404 3.07 0.3709 2 umc2034 9.01 0.3922 2

umc1346 3.09 0.6253 3 bnlg1074 9.02 0.3750 2

umc1999 4.03 0.6118 3 umc1272 9.04 0.4904 2

umc1264 4.04 0.3911 2 umc1344 9.06 0.3200 2

umc2305 4.05 0.4481 2 phi096 9.08 0.7844 6

umc1143 4.08 0.2061 2 phi092 10.02 0.6339 3

umc1114 4.09 0.4994 2 umc2295 10.04 0.4911 2

phi299852 5.03 0.5478 3 umc1083 10.05 0.6480 3

umc2160 6.00 0.6027 3 umc1936 10.07 0.6006 3

2.2.2　抗性材料的遗传多样性　根据 PopGene 32
的分析结果，60 份玉米材料共获得 1770 个遗传相

似系数，主要在 0.39~0.97 之间，平均为 0.5895。其

中材料 T406 与 T409 之间的遗传相似系数最高，为

0.9664，其次是丹 340 与 SW-39、SW-25 之间遗传相

似 系 数 分 别 为 0.9496 和 0.9412，08113 与 T409 之

间遗传相似系数最低，为 0.3950。仅 0.62% 材料间

的遗传相似系数高于 0.8，表明上述材料的遗传背

景差异较小；98.08% 的材料之间遗传相似系数低于

0.75，说明本研究供试材料间遗传基础较丰富，适于

进行遗传多样性分析。

通过 UPGMA 方法，根据遗传相似系数对 60

份玉米材料进行聚类分析，并绘制聚类图（图 4）。

当遗传相似系数为 0.550 时，60 份材料被划分为两

大类群，第Ⅰ大类群是以丹 340 为代表的旅大红骨

亚群，共包含 5 份材料。当遗传相似系数为 0.600
时，进一步将第Ⅱ大类群划分为 5 个亚群。Ⅱ-1 包

含 10 份材料，是以 B73 为代表的 BSSS 亚群；亚群

Ⅱ-2 共 6 份，是以黄早四为代表的塘四平头亚群；亚

群Ⅱ-3，共 22 份，是以掖 478 为代表的 PA 亚群；亚

群Ⅱ-4 包括 9 份材料，是以齐 319 为代表的 PB 亚

群；亚群Ⅱ-5 是以 Mo17 为代表的 Lan 亚群，总共包

含 8 份材料。表明我国 6 个杂种优势群中均含有丰

富的抗腐霉茎腐病种质资源，其中 PA 亚群包含的抗
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遗传相似系数 Coefficient

图 4　基于 SSR 标记的抗茎腐病玉米材料的聚类与分群
Fig.4　Dendrogram of maize lines with resistance to stalk 

rot clustered by UPGMA based on SSR markers

病种质最多，可以为玉米抗腐霉茎腐病品种的改良和

利用提供理论依据。其中聚到旅大红骨亚群的 5 份

材料和其他亚群材料之间的遗传相似系数较小，而

这些材料中分别有 3 份、2 份、3 份扩增出与齐 319、

X178、1145 相关抗病基因的连锁标记，表明其抗性基

因的组成形式具有丰富的多样性，且可能存在与其

他亚群不同的抗源。聚到 PB 亚群的 8 份材料中有 3
份材料未扩增出与齐 319 相关抗病基因的连锁标记，

却同时扩增出与 X178 和 1145 相关抗病基因的连锁

标记，表明相近遗传背景的抗性种质分属不同的标记

基因型，表明抗病种质携带的抗茎腐病基因可能在育

种选择中发生了分离。来自山西的 4 份材料被划分

到了 3 个亚群，来自黑龙江的 5 份材料被划分到了

4 个亚群，来自河南的 3 份材料则被划分到了 3 个亚

群，表明同一地理来源的不同种质分属不同的亚群，

遗传背景差异较大，遗传多样性丰富。

3　讨论

目前已经在玉米上定位了很多其他抗病基

因，如 Rpp1、Rpp10、RppQ、RppS 等 抗 南 方 锈 病

基 因 以 及 Ht2、Ht3 等 抗 大 斑 病 基 因［34］，但 有 关

抗腐霉茎腐病基因的定位和克隆研究却很少见，

对茎腐病抗性基因的定位也大多针对镰孢茎腐

病。因此，为了更好地对 196 份抗性种质的抗病

基因背景进行阐述，本研究在选择分子标记的时

候不仅选取与抗腐霉茎腐病基因连锁的标记，同

时将抗镰孢茎腐病基因 /QTL 的连锁标记也纳入

其中。有 98 份种质同时扩增出与抗腐霉、抗镰孢

茎腐病基因、QTL 相同的标记基因型，表明上述种

质可能同时含有抗腐霉和镰孢茎腐病基因，这一

结果与王金萍等［35］抗茎腐病分子标记在 159 份

玉米自交系中的验证及实用性评价中的结论一

致，同时也与段灿星等［36］在玉米种质和新品种对

腐霉茎腐病和镰孢穗腐病的抗性分析得出的结果

符合，部分玉米种质对腐霉茎腐病和镰孢茎腐病

具 有 兼 性 抗 性。 粤 61、郑 653、赤 L136、白 53 和 
18--14 这 5 份种质未扩增出与参考材料相同的标

记基因型，表明可能含有与齐 319、X178、1145 不

同的抗病基因或不同的抗病基因组合形式，可以进

一步作为挖掘和定位新的抗性基因的材料。种质

赤 L100、1244、B1448、Ly114、05-1111、育系 222、粤 
41、25--4 扩 增 出 5 个 抗 病 基 因 /QTL 的 标 记 基 因

型，表明这 8 份种质可能同时含有齐 319、X178 和

1145 的抗性基因，携带的抗性基因良好。上述种质

若在田间表现为多抗、多产、高配合力且具有优良的

农艺性状，可以作为良好的育种材料加以利用。本

研究所用的 196 份玉米材料通过土埋伤根法接种腐

霉菌，经调查抗性评价等级均为 1，不满足将基因型

和表型值两者进行相关性分析的表型值要求，所以

暂时未能进行关联分析。在以后的研究中会加入抗

病等级不同的材料，扩大表型值的范围使其符合正

态分布，然后结合基因型数据进行关联分析，挖掘能

够应用于分子育种的抗性基因。

分子标记辅助选择的效率很大程度上依赖标记

与目标基因的连锁程度，选择标记与目的基因连锁

越紧密辅助选择结果越可靠［37-38］。196 份种质中，

在标记 umc2069 中扩增出目标片段的种质最多，

共 88 份，其与抗性基因 RpiQI319-2 的遗传距离为 
3.6 cM；有 5 份种质在 umc2041 位点处获得扩增，该

标记与抗性基因 RpiX178-2 的遗传距离为 1.5 cM；

仅 1 份种质在 SSRZ256 位点处获得扩增，却有 55
份种质在标记 SSRZ319 处获得目标扩增，两者均为

QTL-qRfg2 的连锁标记。上述研究表明，与不同抗

病基因连锁的分子标记检测结果存在很大差异，且

与同一抗病基因连锁的分子标记获得的检测结果
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也存在较大差异，这是由于连锁标记与目标基因还

存在一定的距离且各不相同，故导致检测结果与真

实情况可能存在一定的偏差，但分子检测技术不失

为一种有效的检测手段［39］。当分子标记与目标基

因的遗传距离小于 5.0 cM，有利于提高检测的可靠 
性［40］，而本研究选取的 14 个分子标记与目标基因

的遗传距离均小于 5.0 cM，所以可靠性较高。

玉米种质是玉米育种家赖以进行育种研究的

基础，但是玉米种质贫乏和生产用种质遗传基础狭

窄一直是制约我国玉米育种取得突破性进展的瓶 
颈［41］。研究现有种质资源的遗传多样性，对正确

认识我国玉米种质基础，合理划分杂种优势群，提

高育种效率具有重要意义［42］。根据中国玉米的育

种基础材料，杂种优势群又细分为 6 个亚群。本研

究利用 42 对多态性 SSR 标记，将 54 份抗性材料聚

到了 6 个亚群中，涵盖了玉米杂种优势的所有 6 个
亚群，说明上述材料具有丰富的遗传变异，能为杂

种优势模式的建立提供重要的参考信息。共 21 份

（38.9%）的抗性材料被划分到 PA 亚群，这与本研

究的材料来源有很大的关系，其中大部分来自于内

蒙古。本研究聚类得到的结果与前人研究结果基

本一致，但也存在一定的差异。如陈文娟等［33］将

丹 3130 划分到旅大红骨亚群，与本研究结果一致，

而刘志斋等［30］将丹 3130 划分到 PB 亚群中，与本

研究结果不一致。本试验 42 个 SSR 标记所检测到

平均多态性信息量（PIC）为 0.5527，高于刘俊等 ［43］

所报道的 26 对 SSR 引物在 76 份玉米自交系材料

中检测到平均 PIC（0.45），低于赵文明等 ［44］所报道

的 60 个 SSR 引物在 68 份糯玉米自交系中检测到

平均 PIC（0.7144），与肖木辑等［45］采用 70 对 SSR
引物在 37 份玉米自交系中检测到平均 PIC（0.564）

相近，出现上述差异的原因与所选取引物的类型、

数量以及所分析的试验材料多少有关［46］。
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