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基于 SNP 标记揭示广西糯玉米地方品种的遗传多样性与群

体遗传结构

范競升 1，谢和霞 2，覃兰秋 2，谢小东 2，周海宇 2，程伟东 2，江禹奉 2

（
1
广西壮族自治区亚热带作物研究所，南宁，530001；

2
广西壮族自治区农业科学院玉米研究所/国家玉米改良中心广西分中心，南宁，

530007）

摘 要：为了挖掘优异糯玉米种质资源，提高糯玉米育种效率，本研究利用 10K 玉米基因芯片对广西区内 207 个糯玉米农家

品种和 6份代表广西糯玉米的自交系为参考进行全基因组扫描，解析广西糯玉米地方品种之间的遗传多样性与群体遗传结构。

结果表明，广西糯玉米种群总体的遗传多样性较高，平均期望杂合度（He）为 0.31，观察杂合度（Ho）为 0.22，多态信息

含量（PIC）平均值为 0.25。种群水平上，桂中区域的遗传多样性水平最高（He=0.32，Ho=0.24，MAF=0.24，PIC=0.26）。

群体结构分析将地方品种划分为 4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，品种间总体遗传相似系数偏

低，遗传多样性丰富。分子变异方差分析（AMOVA）结果显示 99%的遗传变异来自种群内。群体间遗传分化系数（FST）为

0.005，群体间分化程度较低。研究结果确定了广西不同区域糯玉米地方品种多态性及亲缘关系，为广西糯玉米种质改良和

指导新品种培育提供理论依据。

关键词：糯玉米；地方品种；遗传多样性；SNP 标记

Exploring the Genetic Diversity and Population Structure of Guangxi

Waxy Maize Landraces based on SNPMarkers
FAN Jing-sheng1，XIE He-xia2，QIN Lan-qiu2，XIE Xiao-dong2，ZHOU Hai-yu2，CHENGWei-dong2，

JIANG Yu-feng2

（1Guangxi Subtropical Crops Research Institute，Guangxi Nanning，530001; 2Institute of Maize Research， Guangxi Academy of Agricultural

Sciences/ Guangxi Sub-center of National Maize Improvement Center， Nanning 530007 ）

Abstract: In order to dissect elite waxy maize germplasm resources from landraces in maize breeding, the genetic diversity of
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207 Guangxi waxy maize landraces and 6 reference waxy inbred lines was analyzed by genome-wide scanning based on of 10K SNP

markers. The results showed that the overall genetic diversity of this population was relatively high, with an average expected

heterozygosity (He) of 0.22, observed heterozygosity (Ho) of 0.31, and an average polymorphic information content (PIC) of 0.25. The

genetic diversity in central Guangxi was the highest (He=0.24, Ho=0.32, MAF=0.24, PIC=0.26) at the population level. These

landraces were divided into four major groups by population structure analysis. A correlation on the genetic relationship between

populations and the geographical originations of landraces was not observed. In general, the genetic similarity coefficient among

Guangxi waxy maize landraces is low, thus suggesting abundant the genetic diversity. Analysis of variance for molecular variation

(AMOVA) showed that 99% of the genetic variation is contributed by the intra-population diversity. The genetic differentiation

coefficient (FST) between groups was 0.005， indicating a low-level differentiation among groups. In summary, the present study

unlocked the genetic diversity and relationship of waxy maize landraces in different regions of Guangxi, and provided a theoretical

guidance for waxy maize germplasm improvement and breeding of new varieties in Guangxi.
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糯玉米（Zeamays L. sinensis Kulesh）又称为粘玉米或蜡质玉米，由硬粒型玉米在第九号染色体的 WX

基因发生突变而形成，富含支链淀粉，主要用于鲜食及生产各类变性淀粉[1-3]。我国西南地区（云南、广西、

贵州一带）是糯玉米的初生起源中心，保存有大量的地方农家种，种质资源丰富[4]。地方品种作为一种重

要的基础资源，对当地独特的地理环境适应性强，遗传基础丰富，是不可或缺的育种材料[5]。

利用广西地方糯玉米种质资源育成了大量的糯玉米新品种。2003-2020 年广西审定的 153 个糯玉米品

种中，58 个品种的亲本来自广西糯玉米地方品种，占比 37.9%。其中，宜山糯种质育成玉美头 601、玉美

头 606 和桂甜糯 525 等品种，占比 25.5%；怀远糯种质育成桂糯 528、桂花糯 526 和河糯 612 等品种，占

比 7.8%；都安糯种质育成桂甜糯 525、兆香糯 1 号和鲜甜糯 868 等品种，占比 5.9%；克洞糯种质育成兆香

糯 3 号、桂糯 530 等品种，占比 3.9%。育成的新品种如柳糯 1 号、玉美头 601 号和桂糯 529 等在广西及周

边市场包括在东盟国家，表现出良好的丰产性和适应性，是广西及相邻生态区市场的当家品种[6-8]。但目前

糯玉米地方品种无系谱记录，亲缘关系不清，利用糯玉米地方种质开展种质创新存在较大困难[9-10]。因此，

研究广西糯玉米地方品种的遗传多样性、群体结构和亲缘关系，阐明广西糯玉米地方品种的种质特点，对

糯玉米地方品种的应用、糯玉米种质创新和新品种培育具有重要指导意义。

单核苷酸多态性(Single Nucleotide Polymorphisms，SNP)在基因组中数量多，分布广，多态性丰富，

遗传稳定性好、易于高通量分析，已成为分子育种应用的首选标记[11-14]。在玉米遗传多样性分析方面，Liu

等[15]利用 40,757 个 SNP 标记将 240 个中国常用玉米自交系进行了基因分型，将 246 份自交系分为 5 个亚

群，结果与系谱一致。徐磊等[13]利用 4767 个 SNP 标记将国内市场上推广的 39 份糯玉米品种划分为 5 大类

群。肖颖妮等[16]利用 5067 个 SNP 标记将 385 个鲜食玉米品种划分为 3 个类群。曾艳华等[17]利用 14338 个



SNP 标记将广西 45 个爆裂玉米农家品种、中国 2 个爆裂玉米杂交种和 6个南美爆裂玉米种质划分为三大类

群，研究发现广西爆裂玉米农家品种遗传相似性较高，与杂交品种和南美品种遗传差异较大。

目前利用 SNP 标记对广西地区糯玉米农家品种遗传多样性的研究尚未见报道。本研究采用 10K 玉米基

因芯片分析广西地区 207 个糯玉米地方品种的遗传多样性，了解这些地方品种在全基因组水平上的群体结

构和亲缘关系，为糯玉米种质改良和指导新品种培育提供理论依据。

1 材料与方法

1.1 供试材料

试验材料中 207 个糯玉米地方品种（附表 1）收集自广西各地，按其收集的来源地分为桂北品种、桂

西品种、桂南品种与桂中品种。以近年育成的高产优质糯玉米品种桂甜糯 525、桂糯 518 和桂甜糯 987 的

6 个亲本自交系为对照系，均由广西农业科学院玉米研究所提供。

对照品系中 CK_DN226 为宜州糯、都安糯和克洞糯选系，育成国审品种桂糯 518 和桂审品种桂糯 523；

CK_DN227 为莫宜糯，来源于宜山糯，作为亲本育成三个品种；CK_DN230 来源于天等糯，育成桂审品种桂

甜糯 987；CK_DN232 来源于花甜糯 179 分离双隐二环系，育成国审品种桂甜糯 525；CK_DN234 来源于马来

甜玉米杂交种分离双隐二环系；CK_DN235 为甜玉米分离二环系。

1.2 SNP 基因型分型及统计分析

采用改良 CTAB 法提取干种子基因组 DNA 并进行质量检测[18]，利用 10K 玉米微阵列芯片（中玉金标记

生物技术股份有限公司）进行基因型检测，共包含 9573 个位点，均匀分布在玉米 10 条染色体上，每条染

色体上两标记间的物理距离平均在 200k 左右。

基因型数据分析基于 Axiom Analysis Suite 软件进行，通过对数据质控（DQC）＞0.82、标记检出率

（CR）＞97%的样品进行 SNP 位点质控，过滤去掉最小等位基因频率（MAF）＜5%和缺失率（Miss）＞10%

的标记，共剩余 5186 个可用标记。使用样品的杂合标记数除以总标记数计算样品杂合率；使用基因型一

致的标记个数除以能成功分型的标记总数计算自交系之间的遗传相似系数；利用 PowerMarkerV3.25[19]计算

群体的主等位基因频率（Major Allele Frequency，MaF）、最小等位基因频率（Major Allele Frequency，

MAF）、杂合率（Heterozygosity）、缺失率（Miss）、期望杂合度（Expected heterozygosity，He）、观察

杂合度（heterozygosity observed，Ho）及多态信息含量（ Polymorphism Information Content，PIC）。

1.3 遗传组成差异分析

利用 Treebest 软件[20]中 NJ-tree 模型计算品种间遗传距离并构建进化树，利用 GCTA[21]对样品进行主

成分分析，利用 Admixture[22]与 STRUCTURE2.3.4[23]品种进行群体遗传结构分析与最佳类群分组的确定，利

用 GenAlEx[24]进行分子变异方差分析（AMOVA）与种群间的遗传分化系数 Fst 的计算。



2 结果与分析

2.1 SNP 位点的多态性分析

利用 10K 玉米基因芯片对材料进行基因型检测，过滤后最终获得 5186 个可用标记，标记在 10 条染色

体上分布不均，1号染色体的标记数量最多（756 个），而 10 号染色体上的标记数量最少（289 个）（图 1）。

标记检出率均在 97.6%以上，92%的标记检出率大于 99%，该芯片对供试糯玉米地方品种 SNP 位点具有较高

的分型效率。

按照来源地将糯玉米地方品种划分为 5 个种群（图 2）。遗传多样性分析结果如表 1所示，桂中区域的

遗传多样性水平最高，He、Ho、MAF 和 PIC 值分别为 0.32、0.24、0.24 和 0.26。桂西区域的遗传多样性水

平最低，He、Ho、M；AF 和 PIC 值分别为 0.29、0.22、0.21 和 0.24。其中，桂中区域的观察杂合度 Ho与多

态信息含量 PIC 最高，为 0.24 和 0.26。

表 1 基于 213 个糯玉米种质的 5186 个 SNP 标记的多样性统计

Table 1 Diversity statistics of 5186 SNPmarkers based on 213 waxy maize germplasms

种群区域 群体个数 期望杂合度 观察杂合度
主要等位基因

频率

最小等位基因

频率

多态信息

含量

Population N He Ho MaF MAF PIC

桂北 North 11 0.30 0.21 0.78 0.22 0.25

桂南 South 46 0.32 0.23 0.76 0.24 0.26

桂西 West 100 0.29 0.22 0.79 0.21 0.24

桂中 Central 50 0.32 0.24 0.76 0.24 0.26

参考品系

Reference
6 0.30 0.01 0.76 0.24 0.24

总体 Total 213 0.31 0.22 0.77 0.23 0.26



图 1 5186 个 SNP 标记在玉米 10 条染色体上的分布

Fig. 1 Distribution of 5186 SNPmarkers on 10 maize chromosomes

图 2 207 份广西糯玉米地方品种的来源区域

Fig. 2 Source area of 207 waxy maize landraces in Guangxi

图 3 糯玉米地方品种杂合率分布直方图

Fig. 3 Histogram of heterozygous rate distribution of waxy maize landraces

2.2 品种杂合率统计

5186 个 SNP 位点在所有广西糯玉米地方品种的平均杂合率为 25.05%，杂合率变异幅度为 3.77%～

41.07%，种质的杂合率差异较大（图 3）。

桂北区域品种的平均杂合率为 22.87%，杂合率变异幅度为 13.39%～32.79%；桂南区域品种的平均杂

合率为 25.46%，杂合率变异幅度为 3.77%～35.71%；桂西区域品种的平均杂合率为 24.60%，杂合率变异幅

度为 7.04%～41.07%；桂中区域品种的平均杂合率为 26.07%，杂合率变异幅度为 14.22%～40.88%。

地方品种的纯合程度较低，仅有 4 个品种杂合率低于 10%，占比 2%，可能由自交代数较高导致，为

DN187（南宁早玉米）、DN210（河池雪白糯玉米）、DN162（南宁糯玉米）和 DN213（河池中糯玉米）。

2.3 群体结构分析



2.3.1 进化树分析与主成分分析

通过 Nei's1983 算法计算地方品种两两之间的遗传距离，运用 Treebest 软件基于 5186 个 SNP 位点，

采用 NJ-tree 模型构建系统发育树，图中每一个分支代表一个样品，分支分离的越早表明遗传关系越远

（图 4），利用 GCTA 对 207 个糯玉米品种进行主成分分析（图 5）。

不同区域地方品种间遗传距离的变化范围为 0.102~0.344，平均值为 0.209，遗传距离最小的两个地

方品种为 DN91（崇左糯玉米）和 DN54（百色糯玉米），遗传距离最大的是 DN187（南宁早玉米）和 DN180

（来宾糯米包）。

进化树与主成分分析结果一致，结果显示：

天等糯选系 CK_DN230（NF7）与来源于桂中地区的 DN87（柳州本地糯玉米）、DN179（来宾本地白玉

米）、DN172（来宾本地糯玉米）和 DN222（来宾明机糯）聚为一类；

CK_DN232、CK_DN234 和 CK_DN235 与来源于桂西南地区 9 个地方品种聚为一类，包括 DN170（来宾鲁

班糯玉米）、DN57（河池宜州白糯）、DN46（崇左糯玉米）、DN180（来宾糯米包）、DN123（崇左本地糯玉

米）、DN21（河池雪白糯玉米）、DN84（柳州糯玉米）、DN13（防城港糯玉米）和 DN163（南宁糯玉米）。

为来源于宜州糯、都安糯和克洞糯选系 CK_DN226 和来源于宜山糯选系莫宜糯 CK_DN227 与桂南地区品

种 DN47（崇左白糯苞谷）和 DN144（南宁土糯玉米）聚在一起。



注：图中箭头所示位置为本研究中 6 份参考自交系

Legend：the arrows in the figure show the six reference inbred lines in this study

图 4 糯玉米地方品种和对照自交系的进化树图

Fig. 4 Evolutionary tree of waxy maize landraces and reference inbred lines



A：与 CK_DN226 和 CK_DN227 聚在一起的地方品种；B：与 CK_DN232、CK_DN234 和 CK_DN235 聚在一起的地方品种

A：Landraces clustered with CK_DN226 and CK_DN227；B：Landraces clustered with CK_DN232、CK_DN234 and CK_DN235

图 5 糯玉米地方品种和对照自交系的主成分分析图

Fig. 5 Principal component analysis results of waxy maize landraces and reference inbred lines

2.3.2 群体遗传结构分析

群体遗传结构分析结果如图 6 所示，K=4 时 CV error 最小，为 0.6226，其次是 K=5，CV error 为

0.6226。在 K=4 时,将本研究中 207 个糯玉米地方品种划分为 4 个类群（表 2）。划分到类群 2 的地方品种

数量最多，类群 2包含天等糯选系 NF7（CK_DN230）与 161 个地方品种（90 个来源于桂西，34 个来源于桂

中，29 个来源于桂南，8 个来源于桂北）。类群 1 包含 CK_DN232 与 35 个地方品种，类群 3 包含 CK_DN234、

CK_DN235 与 8 个地方品种，类群 4 包含 CK_DN226、CK_DN227 与 3 个地方品种。

各类群的 Q 值分布（表 2）结果显示 71.97%的地方品种 Q 值≥0.6，21.73%的地方品种 Q 值≥0.9，这

些品种遗传背景较为单一。28.2%的地方品种 Q 值＜0.6，具有混合来源，遗传背景较为复杂。



A：K值错误率 CV error 曲线图；B：群体结构

A：Curve chart of CV error；B：Population structure

图 6 糯玉米地方品种群体遗传结构分析

Fig.6 Genetic structure analysis of waxy maize landrace population

表 2 各类群 Q 值分布

Table 2 Distribution of Q values for various groups

类群

Group

各类群地方品种数量

Number of landraces in various groups

品种数量（频率/%）

Number of landraces(frequency/%)

Q＜0.6 0.6≤Q＜0.8 0.8≤Q＜0.9 Q≥0.9

Pop1 35 22(62.86%) 10(28.57%) 2(5.71%) 1(2.86%)

Pop2 161 32(19.87%) 58(36.02%） 30(18.63%) 41(25.47%)

Pop3 8 3(37.50%) 2(25%) 0 3(37.5%)

Pop4 3 1(33.33%) 2(66.67%) 0 0

合计 Total 207 58(28.02%) 72(34.78%) 32(15.46%) 45(21.73%)

2.4 遗传相似系数分析

如图 7 所示，利用 5186 个 SNP 标记，分析供试材料的遗传变异程度，平均遗传相似系数为 0.51。遗

传相似系数最大的一组地方品种为 DN98 vs DN110（0.69），均为百色糯玉米；遗传相似系数最小的一组地

方品种为 DN189 vs DN123（0.39），分别为南宁糯玉米和崇左本地糯玉米。

地方品种在桂中、桂西、桂南和桂北区域的平均遗传相似系数分别为 0.50、0.54、0.50 和 0.51，各

个区域的遗传相似系数差异不大。普遍认为同一血缘材料的遗传相似系数在 0.6 以上，桂中、桂西和桂南

地方品种遗传相似系数在 0.6 以上的占比分别为 1.6%、10.8%和 6.2%。桂北地区仅 1 对品种遗传相似系数

大于 0.6，表明桂北地区绝大多数地方品种没有明显的血缘关系，遗传基础丰富。



图 7 广西糯玉米地方品种遗传相似系数分布直方图

Fig.7 Histogram of genetic similarity coefficient distribution of Guangxi waxy maize landraces

2.5 分子变异方差分析与遗传分化

在按照来源区域划分的 5 个种群中，群体间遗传分化系数平均值 FST为 0.005。分子变异方差分析

AMOVA 结果显示，种群间的遗传变异仅占总变异的 1%，种群内的遗传变异占总变异的 99%（表 3）。群体间

遗传分化系数 FST结果如表 4 所示，桂北区域的 FST值最高（0.014），桂中区域和桂西区域最低，均为

0.006。

表 3 广西糯玉米种质资源 5 个种群的分子变异方差分析（AMOVA）

Table 3 Analysis of molecular variance (AMOVA) of five populations of waxy maize germplasm resources in Guangxi
变异来源 自由度 平方和 均方差 估计方差 方差分量百分率

Source df SS MS Est. Var. %

种群间 Among Pops 4 5927.77 1481.94 6.32 1%

种群内 Within Pops 211 263567.99 1249.14 1249.14 99%

总体 Total 215 269495.76 1255.46 100%

表 4 广西糯玉米种质资源 5 个种群的群体间遗传分化系数（FST）

Table 4 Genetic differentiation coefficient (FST) among five populations of waxy maize germplasm resources in Guangxi

区域

Region

桂中

Central

桂北

North

桂南

South

桂西

West

参考品种

Reference

桂中 Central - 0.013 0.008 0.004 0.000

桂北 North 0.013 - 0.016 0.018 0.011

桂南 South 0.008 0.016 - 0.001 0.004

桂西 West 0.004 0.018 0.001 - 0.001

参考品种 Reference 0.000 0.011 0.004 0.001 -

平均 FST 0.006 0.014 0.007 0.006 0.004



3 讨论

第三代 SNP 分子标记技术具有与功能基因关联度高、易开发、突变率低、样品检测通量高等优势，广

泛应用于水稻、玉米、大麦等作物遗传多样性分析、遗传图谱构建及基因定位和品种鉴定等领域[25-28]。本

研究选用的糯玉米地方品种来自广西各县区，品种类型丰富，籽粒颜色包括白色、花色和黑色，具有广泛

的代表性。

物种的遗传多样性越丰富，其抗逆性与对环境变化的适应能力就越强，分析遗传多样性对于玉米种质

资种质改良和指导新品种培育具有重要意义[16]。史亚兴等[29]利用 1059 个 SNP 标记对 39 份糯玉米自交系进

行遗传多样性分析，PIC 平均值为 0.31，MAF 平均值为 0.29，期望杂合度平均值为 0.39。张金渝等[30]利用

SSR 标记对 37 个云南糯玉米地方品种进行研究，PIC 值为 0.87，Shannon 多样性指数 I 为 0.54。卢媛等[31]

利用 34251 个 SNP 标记对 44 份糯玉米自交系进行全基因组扫描，检测到 PIC 平均含量为 0.32，MAF≥0.03。

本研究中 5186 个 SNP 标记在各区域地方品种中平均 MAF 为 0.23，PIC 的变化范围为 0.24~0.26，PIC 平均

值为 0.26，选用的 SNP 标记为中度多态性位点，与前人的研究结果一致。本研究中地方品种期望杂合度的

变幅为 0.29~0.32，平均值为 0.31，低于 1059 个 SNP 标记在 39 份糯玉米自交系（He=0.39）与 47441 个

DArTseq 标记在 190 个非洲地方品种（He=0.36）中的报道[29,32]，原因可能在于供试材料遗传相似系数偏高

或材料间亲缘关系较近。

品种的纯合程度可通过样品杂合率来体现，样品杂合率随着自交代数的增加而降低，普遍认为玉米高

代自交系的杂合率低于 10%[17]。本研究中地方品种的杂合率总体较高，平均杂合率为 25.05%，桂中区域地

方品种的杂合率最高，为 26.07%，遗传基础丰富。

群体结构分析能明确群体中个体的遗传组分，有助于明确种质间的遗传关系。本研究中 207 份糯玉米

地方品种与 6 份参考自交系被划分为 4 个类群。Q 值＜0.6 的地方品种有 58 个，占比 28.2%，这些地方品

种遗传组分混杂程度高，存在基因交流，大部分地方品种。149 个 Q 值≥0.6 的地方品种遗传背景简单，

来源较为单一，其中桂中、桂西、桂南与桂北地方品种的平均 Q值分别为 74.4%、83.7%、81.0%和 75.8%，

桂西区域地方品种的遗传背景纯正比率略高于其他区域的地方品种。

主成分分析与进化树结果显示遗传距离最小的地方品种来自崇左市与百色市，遗传距离最大的地方品

种来自南宁市与来宾市，且同一区域来源的地方品种分散聚集于不同的类群，表明类群的聚集与地方品种

的地理来源无确定性关系。群体结构分析中划分为同一类群的地方品种与参考自交系在 PCA 分析与进化树

分析中聚在一起，三种聚类方法结果基本一致。本研究中参考自交系莫宜糯（宜山糯）、YL611（宜州糯、

都安糯和克洞糯选系）与南宁土糯玉米、崇左百色糯苞谷和来宾鲁班糯玉米划分为同一类群，77.7%的地

方品种与 NF7（天等糯）划分为同一类群。近年来宜山糯种质、都安糯种质和克洞糯种质等地方种质资源



育成了大量优质新品种，在本研究的基础上可以进一步根据地方种质的大田综合表现进行筛选与改良，挖

掘地方种质的优良性状，通过育种工作积累地方种质的有利基因。遗传相似系数分析可为种质改良提供理

论参考，遗传相似系数在 0.60 或 0.70 以上被认为同一血缘材料，0.50 左右或者以下被认为无血缘关系。

本研究中糯玉米农家品种间平均遗传相似系数为 0.51，变幅为 0.39～0.69，变异幅度大。桂西区域平均

遗传相似系数及遗传相似系数在 0.6 以上的占比均为最高，表明该区域地方品种相同血缘的材料最多。

广西山区交通不便，农民种植地方品种的成本低，分布最集中的区域为海拔 400～800m 的中高海拔山

区，有利于地方品种间产生遗传分化[33]。群体间遗传分化系数 FST用于计算 SNP 变异位点在不同群体中的分

化程度，当 FST 为 0～0.05 时，群体间遗传分化很小，地方群体间的遗传组成相似[34]。本研究中各种群间

FST值均小于 0.05，遗传分化很低，遗传距离近，种群内变异占总变异的 99%，可能原因在于各个种群在过

去曾发生过地方品种间的交流，抵制了种群间的遗传分化。种质的频繁交流使得遗传差异减少，遗传基础

逐渐狭窄。

本试验的研究从分子水平上阐明了广西地方糯玉米种质的遗传多样性和亲缘关系，为进一步鉴定和利

用广西地方糯玉米种质资源，发掘优异性状，拓展糯玉米育种的种质基础提供参考依据。
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