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基础条件平台（ＮＩＣＧＲ２０１６⁃００８）
第一作者研究方向为玉米抗病鉴定与抗性基因发掘，Ｅ⁃ｍａｉｌ：１２７３２９８２０５＠ ｑｑ． ｃｏｍ。 李万昌为共同第一作者

通信作者：段灿星，主要从事玉米种质资源抗病研究。 Ｅ⁃ｍａｉｌ：ｄｕａｎｃａｎｘｉｎｇ＠ ｃａａｓ． ｃｎ

　 　 摘要：南方锈病是玉米生产上的重要病害。 ２０１３⁃２０１５ 年在广西南宁和北京昌平对 ９０３ 份玉米种质资源进行了抗南方锈

病的初步鉴定与评价，并利用 ＳＳＲ 标记对筛选出的部分抗性材料进行了遗传多样性分析。 结果表明，在 ９０３ 份种质中，８ 份自

交系在广西南宁和北京昌平均对南方锈病表现高抗（ＨＲ），占总鉴定种质的 ０ ９％ ；２９ 份材料表现为抗病（Ｒ），占比 ３ ２％ ，包
括 ２７ 份自交系和 ２ 份农家种；中抗种质（ＭＲ）１００ 份，占比 １１ １％ ；感病（Ｓ）和高感（ＨＳ）种质分别为 １８１ 和 ５８５ 份，占鉴定材

料的 ２０ ０％和 ６４ ８％ 。 由此可见，玉米资源中高抗南方锈病的种质较为匮乏，在不同地点均表现高抗的材料是难得的抗源。
不同地理来源的玉米种质对南方锈病的抗性水平存在较大差异，其中抗性资源较为丰富的是源自内蒙古和山西的种质。 ４２
对多态性 ＳＳＲ 引物在 ５０ 份抗锈病材料中，共扩增出 １４１ 个条带，多态性条带 １３９ 个，多态位点百分率（ＰＰＢ）为 ９８ ５８％ 。 平均

等位基因数（Ｎａ）１ ９８，平均有效等位基因数（Ｎｅ）１ ５９，平均 Ｎｅｉ′ｓ 基因多样性（Ｈ）０ ３４，平均多态性信息含量（ＰＩＣ）０ ７８，平
均 Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 信息指数（ Ｉ）０ ５１；通过 ＵＰＧＭＡ 聚类分析，５０ 份抗病材料被划分为 ２ 个类群，其中，第Ⅰ类群又可划分为 ５ 个亚

类，表现出较高的遗传多样性，为抗病育种中抗源的选择和利用提供参考信息。
关键词：玉米；南方锈病；抗性鉴定；ＳＳＲ 标记；遗传多样性
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玉米（Ｚｅａ ｍａｙｓ Ｌ． ）是一年生禾本科农作物，是
全球范围内种植面积最大、总产量最高的粮食作物，
也是我国目前总产量最高的农作物［１］。 玉米南方锈

病是由多堆柄锈菌（Ｐｕｃｃｉｎｉａ ｐｏｌｙｓｏｒａ Ｕｎｄｅｒｗ． ）引起

的世界性气流传播病害，主要分布在东南亚、非洲、美
洲中南部等热带、亚热带玉米种植地区［２］。 该病菌由

Ｕｎｄｅｒｗｏｏｄ 于 １８９１ 年在美国阿拉巴马州的鸭茅状摩

擦禾（Ｔｒｉｐｓａｃｕｍ ｄａｃｔｙｌｏｉｄｅｓ）上首次发现，并在 １８９７ 年

正式命名。 直至 １９４９ 年在非洲玉米生产区爆发流行

并造成严重的产量损失才开始引起人们对该病的重

视［３］。 我国发现该病害比国外较晚，在 ２０ 世纪 ７０ 年

代时主要发生在海南、广西和广东的少数地区。 最早

的报道是在 １９７２ 年，段定仁等［４］在海南的三亚、陵水

和乐东等地先后发现此病。 病害流行时，病菌橙黄色

的夏孢子堆和散出的夏孢子覆盖在玉米叶片上，致使

其失去光合功能，很快干枯死亡，引起产量损失，严重

时可达 ８０％，甚至绝收［５⁃６］。 １９９８ 年该病首次北移，
在我国江苏、河南、山东、山西、河北、浙江等省爆发流

行，并有向北蔓延之势［７］。 ２００４ 年南方锈病再次在

我国主要玉米种植区爆发流行，导致大面积减产，其
中山东省莱州的病田率高达 ８０％ ；据河南省植保站

不完全统计，河南省发病面积 ６６ ７ 万 ｈｍ２，占全省

玉米面积的 ２７ ８％ ，病田率最高达 ９０％ ［６，８⁃９］。
南方锈病的发生常与气候条件紧密相关，尤其

与台风的活动路径关系较为密切。 因此，该病害的

发生往往具有一定的突发性和爆发性，在生产实践

中很难进行有效防控。 种植和利用抗病品种是控制

南方锈病最安全、经济和有效的措施，但目前生产上

绝大多数的主栽品种感南方锈病，因此选育抗性品

种或对现有的优良品种进行抗性改良，是玉米育种

的一个重要靶向。 优异的抗性种质资源是进行抗病

育种的重要物质基础。 目前，能用于培育抗病品种

的优异抗性种质相对匮乏。 Ｒ． Ａ． Ｒｏｄｒｉｇｕｅｓ 等［５］ 对

引进的美国玉米种质资源进行抗南方锈病鉴定发

现，大部分为感病品种。 近年来，国内也相继开展了

玉米种质资源抗南方锈病的鉴定与评价工作，筛选

出一些抗性种质，但绝大多数玉米品种和自交系对

南方锈病表现感病或高感［９⁃１１］。
为避免因抗源单一而造成未来抗性丧失及损失

的风险，需要筛选不同来源或背景并具有稳定抗性

的优异种质资源。 本研究对 ９０３ 份玉米种质在广西

南宁和北京昌平 ２ 个鉴定圃进行了抗南方锈病的接

种鉴定，并利用 ４２ 对均匀分布于全基因组的多态性

ＳＳＲ 标记对 ５０ 份抗性种质进行遗传多样性研究，了
解不同抗性品种间的亲缘关系和变异程度，以期筛

选出一批抗性稳定、遗传差异较大的玉米种质，为玉

米抗南方锈病育种提供优异的抗性资源。

１　 材料与方法

１ １　 试验材料

供试材料：玉米南方锈病抗性鉴定材料共 ９０３
份，其中自交系 ７１５ 份、农家种 １８５ 份、国内群体 ３
份，分别占 ７９ ２％ 、２０ ５％ 和 ０ ３％ ；抗性种质遗传

多样性分析材料共 ５６ 份，包括 ５０ 份抗性玉米种质：
９ 份为本次鉴定中筛选的材料，４１ 份为本课题组多

年鉴定的具有稳定抗性的种质（表 １）和 ６ 个杂种优

势亚群的标准测验种：Ｂ７３、掖 ４７８、Ｍｏ１７、齐 ３１９、黄
早四和丹 ３４０（表 ２）。 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。
菌种来源：接种鉴定所用的玉米南方锈病病原

菌从当年春玉米南方锈病典型病株叶上采集，人工

搓洗叶片，过滤，获得夏孢子悬浮液，备用（接种当

天进行采集）。
１ ２　 田间接种调查

１ ２ １　 田间种植 　 ２０１３⁃２０１５ 年鉴定均在广西南

宁和北京昌平试验基地进行。 ８ 月中旬播种，鉴定

材料随机排列，单行种植。 每份材料播种行长 ５ ｍ，
行距 ０ ７ ｍ，每行留苗 ２０ ～ ２５ 株，每 ５０ 行设自交系

齐 ３１９ 和黄早四为高抗和高感对照材料。 按大田生

产进行正常田间管理。

６２２
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表 １　 用于遗传多样性分析的 ５０ 份抗性种质

Ｔａｂｌｅ １　 Ｆｉｆｔｙ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｍａｉｚｅ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ ｆｏｒ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ

编号

Ｎｏ．
种质名称

Ｎａｍｅ
抗性

Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ
编号

Ｎｏ．
种质名称

Ｎａｍｅ
抗性

Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ
编号

Ｎｏ．
种质名称

Ｎａｍｅ
抗性

Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

１ 冀库 ６ Ｒ
２ 冀库 １２ Ｒ
３ 辽 ２２０２ ＨＲ
４ 辽 ２２０４ ＨＲ
５ 遵 ９０１１０ ＨＲ
６ 双 Ｍ９Ｂ⁃１ ＨＲ
７ Ａ１０１ ＨＲ
８ Ａ１０４ ＨＲ
９ ５３６２ Ｒ
１０ ５３６３ ＨＲ
１１ ５３６４ ＨＲ
１２ Ｋ３６ ＨＲ
１３ ＳＷ１０７ ＨＲ
１４ Ｐ２５ ＨＲ
１５ 小白籽 ＨＲ
１６ 八十天 ＨＲ
１７ 迟水白 Ｒ

１８ 白玉米 ＨＲ
１９ 白苞谷 Ｒ
２０ 小黄玉米 ＨＲ
２１ ５３０４⁃４８ ＨＲ
２２ 鲁 ９８０１ Ｒ
２３ 金黄 ５５ ＨＲ
２４ 紫苞谷 Ｒ
２５ 金黄早 Ｒ
２６ ３２７１ ＨＲ
２７ Ｗ４５６ ＨＲ
２８ 丹 ３１３０ ＨＲ
２９ Ａ６９ ＨＲ
３０ ＳＷ１５ ＨＲ
３１ ＳＷ１９ ＨＲ
３２ ＳＷ２１ ＨＲ
３３ ＣＡ０９１ ＨＲ
３４ ＬＯ９３２ ＨＲ

３５ ｅｎｔｒｙ０２ Ｒ
３６ ＳＷ１１３ ＨＲ
３７ ＳＷ１１４ ＨＲ
３８ ＳＷ１１５ ＨＲ
３９ ＣＭＬ１８０ ＨＲ
４０ ＳＷ９４ ＨＲ
４１ Ｘ１７８ Ｒ
４２ 赤 ５５６ ＨＲ
４３ ＫＨ１３ Ｒ
４４ ＣＩ２４ Ｒ
４５ 辽 ５０８８ Ｒ
４６ 辽 ５１ Ｒ
４７ ５０４１ Ｒ
４８ ５０４２ Ｒ
４９ 赤 Ｌ３８２ Ｒ
５０ ＣＴ３３５４ Ｒ

表 ２　 标准测验种的划分

Ｔａｂｌｅ ２　 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） ＢＳＳＳ
（ｌｏｗａ 坚秆合成群体）

Ｂ７３

ＰＡ（美国现代

杂交种中 Ａ 群种质）
掖 ４７８

非 Ｒｅｉｄ 种质（Ｂ） Ｌａｎ
（典型 Ｌａｎｃａｓｔｅ 种质）

Ｍｏ１７

ＰＢ（美国现代

杂交种中 Ｂ 群种质）
齐 ３１９

国内种质（Ｄ） 唐四平头 黄早四

旅大红骨 丹 ３４０

１ ２ ２　 接种　 在玉米生长至 ８ ～ ９ 叶期时进行人工

接种鉴定。 接种采用人工喷雾法，将获得的夏孢子

悬浮液配成浓度为 ６ × １０４个孢子 ／ ｍＬ 的悬浮液，加
入 ０ ０２％的吐温（ｖ ／ ｖ），充分搅匀，用背负式喷雾器

在傍晚时分喷雾接种。 每株玉米材料接种量为 ７ ～
８ ｍＬ 菌液，以保证田间湿度条件满足病菌的入侵和

植株发病需求。 若天气干旱时，需在接种后立即灌

溉，提高田间的湿度。 初次鉴定中表现感病和高感

的种质被淘汰，而表现高抗、抗病和中抗的种质，次
年采用相同方法进行重复鉴定。
１ ２ ３　 田间调查鉴定　 调查时目测每份鉴定材料

群体的发病状况。 调查重点部位为玉米果穗的上下

部位的 ３ 叶，根据病害症状描述，逐一对每份材料进

行调查并记载病情级别［１２］。 再根据病情级别进行

抗病性综合评价。 病情级别划分标准见表 ３。

表 ３　 玉米对南方锈病的抗性级别划分

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｓｔａｎｄａｒｄ ｏｆ ｔｈｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｔｏ ｓｏｕｔｈｅｒｎ
ｃｏｒｎ ｒｕｓｔ

病情级别

Ｓｃａｌｅ
症状描述

Ｓｙｍｐｔｏｍ
抗性

Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

１ 叶片上无病斑或仅有无孢子堆的过敏性反应 ＨＲ

３ 叶片上有少量孢子堆，占叶面积少于 ２５％ Ｒ

５ 叶片上有中量孢子堆，占叶面积 ２６％ ～５０％ ＭＲ

７ 叶片上有大量孢子堆，占叶面积 ５１％ ～７５％ Ｓ

９ 叶片上有大量孢子堆，
占叶面积 ７６％ ～１００％ ，叶片枯死

ＨＳ

１ ３　 ＳＳＲ 标记分析

１ ３ １　 供试材料 ＤＮＡ 提取　 每份种质随机选取 ３
个单株，取幼嫩叶片混合，采用 ＣＴＡＢ 法提取 ＤＮＡ。
１ ３ ２　 ＳＳＲ 引物 　 从 ＭＡＩＺＥ ＧＤＢ 上查找 ２２１ 对

ＳＳＲ 引物，并从中筛选出 ４２ 对多态性较好的引物。
所有引物均由上海生工生物工程股份有限公司合成。
１ ３ ３　 ＰＣＲ 扩增及产物检测　 ＰＣＲ 扩增反应体系

为 ２０ μＬ，包 括 １ ５ μＬ １０ × ＰＣＲ ｂｕｆｆｅｒ， ０ ５ μＬ
１０ ｍｍｏｌ ／ Ｌ ｄＮＴＰ，上下游引物（２ μｍｏｌ ／ Ｌ）各 １ ５ μＬ，
Ｔａｇ 酶 １ ２５ Ｕ （ ＴＩＡＮＧＥＮ ２ ５ Ｕ ／ μＬ），模 板 ＤＮＡ
１ ５ μＬ，水补足 ２０ μＬ。 ＰＣＲ 反应在 ＰＴＣ⁃１００ Ｐｅｌｔｉｅｒ
Ｔｈｅｒｍａｌ Ｃｙｃｌｅｒ 上进行，扩增程序：９４ ℃预变性 ５ ｍｉｎ，

７２２
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９４ ℃变性 １ ｍｉｎ，５５ ～ ６０ ℃退火 ３０ ｓ（因引物而定），
７２ ℃延伸 １ ｍｉｎ，３５ 个循环，最后 ７２ ℃延伸 １０ ｍｉｎ。

ＰＣＲ 扩增产物在 ８％的非变性聚丙烯酰胺凝胶

上电泳，ＡｇＮＯ３染色，ＮａＯＨ 显色后观察扩增结果，统
计扩增条带。
１ ３ ４　 统计分析 　 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，利用群体遗传学分析软件 ＰｏｐＧｅｎｅ ３２ 计

算出等位基因数、遗传相似度和遗传距离，标记位点

的多态性信息含量（ＰＩＣ）按公式 ＰＩＣ ＝ １ － ∑ ｆ ２
ｉ 计

算，ｆ ２
ｉ 表示 ｉ 位点的基因频率［１３］。 利用 ＮＴＳＹＳｐｃ

２ １１ 软件的 ＵＰＭＧＡ 法对 ５６ 份抗性种质进行聚类

分析，并绘制聚类分析图。

２　 结果与分析

２ １　 玉米种质资源对南方锈病的抗性鉴定与评价

抗病鉴定对照材料齐 ３１９ 和黄早四分别表现

为稳定高抗和高感，表明接种成功。 从 ９０３ 份被

鉴定的玉米资源中共筛选出丹 ３１３０、１６４、冀 １８６
等 ８ 份在广西南宁和北京昌平两地均是高抗南方

锈病的种质，占鉴定材料的 ０ ９％ ，均为自交系；２９
份种质（１６２、赤 Ｈ７、赤 Ｈ１６ 等）表现抗病，占总鉴

定材料数的 ３ ２％ ，包括 ２７ 份自交系和 ２ 份农家

种（表 ４）；１００ 份种质表现中抗、１８１ 份和 ５８５ 份资

源分别表现为感病和高感，占鉴定材料的 １１ １％ 、
２０ ０％ 和 ６４ ８％ 。

表 ４　 对南方锈病表现为高抗（ＨＲ）和抗（Ｒ）类型的玉米种质资源

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｈｅ ｍａｉｚｅ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ ｗｉｔｈ ｈｉｇｈｌｙ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ（ＨＲ）ａｎｄ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ（Ｒ） ｔｏ ｓｏｕｔｈｅｒｎ ｃｏｒｎ ｒｕｓｔ

统一编号

Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ
名称

Ｎａｍｅ
病级

Ｓｃａｌｅ
抗性

Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ
来源

Ｓｏｕｒｃｅ
种质类型

Ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｔｙｐｅ
Ｌ０３０２８５ 冀 １８６ １ ＨＲ 中国河北 自交系

Ｌ０５０７２５ ６６４０６２ １ ＨＲ 中国内蒙古 自交系

Ｌ０５０７３１ 沈 １１⁃１７ １ ＨＲ 中国内蒙古 自交系

Ｌ０５０７７２ 　 ９５０３６ １ ＨＲ 中国内蒙古 自交系

Ｌ０５０４８７ 丹 ３１３０ １ ＨＲ 中国内蒙古 自交系

Ｌ０４０３０６ ６５ 长 ３５ １ ＨＲ 中国山西 自交系

Ｌ０４０２３２ １６４ １ ＨＲ 中国山西 自交系

Ｌ０４０２８１ ＹＨ０９⁃２７２ １ ＨＲ 中国山西 自交系

２０１２７８ Ｄ９Ｃ２ ３ Ｒ 中国广西 农家种

Ｌ０３０３０６ ２０１０４０４６ ３ Ｒ 中国河北 自交系

Ｌ０８０６３８ ９８７２ ３ Ｒ 中国黑龙江 自交系

Ｌ０８０６４０ １２０８４ ３ Ｒ 中国黑龙江 自交系

Ｌ０８０６４２ ６９６９ ３ Ｒ 中国黑龙江 自交系

Ｌ０６０３３１ 辽 ５０８８ ３ Ｒ 中国辽宁 自交系

Ｌ０６０３３２ 辽 ５１ ３ Ｒ 中国辽宁 自交系

Ｌ０５０５１６ 赤 Ｈ１６ ３ Ｒ 中国内蒙古 自交系

Ｌ０５０５１９ 赤 Ｈ７ ３ Ｒ 中国内蒙古 自交系

Ｌ０５０５２５ １６２ ３ Ｒ 中国内蒙古 自交系

Ｌ０５０５６０ 赤 ００５ ３ Ｒ 中国内蒙古 自交系

Ｌ０５０５６２ 赤 ００７ ３ Ｒ 中国内蒙古 自交系

Ｌ０５０５６７ 丹 ７９⁃１ ３ Ｒ 中国内蒙古 自交系

Ｌ０５０５６８ 巴系 ５０１ ３ Ｒ 中国内蒙古 自交系

Ｌ０５０５７７ 赤 ７４５２１ ３ Ｒ 中国内蒙古 自交系

Ｌ０５０５８７ 热带⁃１ ３ Ｒ 中国内蒙古 自交系

Ｌ０５０４８８ ＫＨ１３ ３ Ｒ 中国内蒙古 自交系

Ｌ０５０４９７ ５０４１ ３ Ｒ 中国内蒙古 自交系

Ｌ０５０４９８ ５０４２ ３ Ｒ 中国内蒙古 自交系

Ｌ０５０５０５ 赤 Ｌ３８２ ３ Ｒ 中国内蒙古 自交系

Ｌ０５０６９２ ５２２１３ ３ Ｒ 中国内蒙古 自交系

Ｌ０４０２９９ ０８Ｆ６５ ３ Ｒ 中国山西 自交系

Ｌ０４０３０７ ９ｄ１ ３ Ｒ 中国山西 自交系

Ｌ０４０３２９ Ｓ７ ３ Ｒ 中国山西 自交系

Ｌ０４０３３９ 白 ｐ ３ Ｒ 中国山西 自交系

Ｌ０４０１９７ ０３ 长 １３０ ３ Ｒ 中国山西 自交系

Ｌ０４０２５３ ０５⁃９４９ ３ Ｒ 中国山西 自交系

Ｌ７０３２５６ ＣＩ２４ ３ Ｒ 墨西哥 自交系

７０３２４９ ｅｎｔｒｙ０２ ３ Ｒ 墨西哥 农家种

８２２
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２ ２　 不同地理来源的玉米种质对玉米南方锈病的

抗性水平

在鉴定的 ９０３ 份玉米种质资源中，７２１ 份来自

中国的 １１ 个省份和自治区，１８２ 份种质资源来自

美国和墨西哥。 其中 ８ 份高抗种质资源来自国

内，主要是内蒙古和山西。 ２９ 份抗性种质有 ２７ 份

来自中国的内蒙古和山西，２ 份来自墨西哥。 从源

自内蒙古的 ２４６ 份种质中筛选出 ４ 份高抗和 １４ 份

抗性种质，分别占该地区总鉴定材料的 １ ６２％ 和

５ ６９％ ；从源自山西的 １５８ 份种质中筛选出 ３ 份

高抗 和 ６ 份 抗 性 种 质， 占 比 分 别 为 １ ９０％ 和

３ ８０％ ；在源自河北的 ６２ 份种质中筛选出 １ 份高

抗和 １ 份抗性种质；从中国的广西、黑龙江、辽宁

及墨西哥的较少的种质资源中也筛选到了抗性种

质；而从中国的湖北、吉林、陕西、上海、云南及美国

的种质中未鉴定到抗性种质。 表明不同地理来源的

种质对玉米南方锈病的抗性水平存在较大的差异。
具体情况如表 ５ 所示。

表 ５　 不同地理来源的玉米种质对玉米南方锈病的抗性统计

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｍａｉｚｅ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ａｒｅａｓ ｔｅｓｔｅｄ ｆｏｒ ｓｏｕｔｈｅｒｎ ｃｏｒｎ ｒｕｓｔ

来源

Ｏｒｉｇｉｎ
数量

Ｎｏ． ｏｆ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ

抗性 Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

ＨＲ Ｒ ＭＲ Ｓ ＨＳ

中国广西 ８ ０ １ ３ ２ ２

中国河北 ６２ １ １ ８ １４ ３８

中国黑龙江 ３８ ０ ３ ２ １０ ２３

中国湖北 １ ０ ０ ０ ０ １

中国吉林 ３４ ０ ０ ２ ３ ２９

中国辽宁 １９ ０ ２ ２ ４ １１

中国内蒙古 ２４６ ４ １４ １８ ３４ １７６

中国山西 １５８ ３ ６ ２１ ２７ １０１

中国陕西 ２９ ０ ０ ３ ４ ２２

中国上海 ３ ０ ０ １ １ １

中国云南 １２１ ０ ０ １６ ３３ ７２

美国 １６６ ０ ０ １４ ４４ １０８

墨西哥 １８ ０ ２ １０ ５ １

２ ３　 引物的多态性分析

使用选取的 ２２１ 对 ＳＳＲ 标记，对 ５０ 份玉米种质

资源进行了多态性分析，筛选出扩增带型稳定、多态

性丰富且重复性好的 ４２ 对 ＳＳＲ 标记。 利用筛选出

的 ４２ 对引物在 ５０ 份抗南方锈病的种质中共扩增出

１４１ 个条带，扩增片段长度为 ６０ ～ ２５０ ｂｐ，每对引物

扩增条带数为 ２ ～ ６ 个，平均为 ３ ３６ 个，多态性条带

为 １３９ 个，多态位点百分率（ＰＰＢ）为 ９８ ５８％ 。 多态

信息含量（ＰＩＣ）变幅为 ０ ６４ ～ ０ ８９，平均为 ０ ７８。
全部位点的 ＰＩＣ 值都大于 ０ ５０，均为高度多态位

点，其中 ｕｍｃ１０１５、ｕｍｃ１４０３、ｕｍｃ１０６５ 和 ｂｎｌｇ１８６３ 位

点的 ＰＩＣ 值最高，为 ０ ８９，ｕｍｃ２０１８ 位点的 ＰＩＣ 值

最低，为 ０ ６４。
２ ４　 抗性材料的遗传多样性

根据 ＰｏｐＧｅｎｅ ３２ 的分析结果，得到 ５０ 份抗性

材料之间的遗传相似系数范围在 ０ ４４ ～ ０ ９５ 之间，
平均为 ０ ６４。 ５３６３ 与 ５３６４ 之间的遗传相似系数最

高是 ０ ９５，５０４１ 与 ５０４２ 次之是 ０ ９４，５３６３ 与辽

２２０２、ＳＷ１０７ 与遵 ９０１１０、ＳＷ１１３ 与 ＳＷ１１５ 间的相

似系数在 ０ ９ ～ ０ ９２，部分材料间的遗相似系数在

０ ８ ～ ０ ９，表明上述材料的遗传背景差异较小。 除

上述材料之间的遗传相似系数较高外，其余多数材

料之间的相似系数在 ０ ７５ 之下，说明这些抗性材料

中存在较高的遗传变异或遗传多样性。
利用 ＵＰＧＭＡ，根据遗传相似系数对 ６ 份标准测

验种和 ５０ 份抗南方锈病种质构建聚类图（图 １）。
当相似系数是 ０ ５５ 时，５６ 份材料被划分为 ２ 大类

群，在 ０ ６４６ 时，进一步将第Ⅰ类群划分为 ５ 个亚

群。 这 ５ 个亚群依次是以齐 ３１９ 为代表的 ＰＢ 亚群，
包括 ５３６２、辽 ２２０２、遵 ９０１１０、ＳＷ１０７、Ａ１０４、５３６３、
５３６４、Ｐ２５、冀库 １２、冀库 ６、辽 ２２０４、双 Ｍ９Ｂ⁃１、Ａ１０１
和 Ｋ３６ 共 １４ 份材料；以黄早四为代表的唐四平头

亚群，包括迟水白、鲁 ９８０１、小黄玉米、小白籽、八十

天、金黄早、白玉米、紫苞谷、５３０４⁃４８、Ｗ４５６、白苞

谷、金黄 ５５ 和 ３２７１ 共 １３ 份材料；以丹 ３４０ 为代表

的旅大红骨亚群，包括丹 ３１３０、ＣＡ０９１、Ａ６９、ＳＷ１９、

９２２
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ＳＷ１５、ＳＷ２１、ＬＯ９３２ 和 ｅｎｔｒｙ０２ 共 ８ 份材料；以 Ｂ７３
为代表的 ＢＳＳＳ 亚群，包括 ＳＷ１１３、ＳＷ１１４ 和 ＳＷ１１５
共 ３ 份材料；以 Ｍｏ１７ 为代表的 Ｌａｎ 亚群，包括

ＳＷ９４、 ＣＭＬ１８０、 ＣＴ３３５４、 ＣＩ２４、 Ｘ１７８、 赤 Ｌ３８２、 辽

５０８８ 和 ＫＨ１３ 共 ８ 份材料。 以掖 ４７８ 为代表的 ＰＡ
群，包括赤 ５５６、辽 ５１、５０４１ 和 ５０４２ 共 ４ 份材料聚为

第Ⅱ类群。 本研究 ＳＳＲ 聚类结果与所涉及玉米材

料的系统进化基本一致。 聚到 ＰＡ 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，可能存

在不同的抗源。 上述研究表明所选材料范围较广，
遗传多样性较丰富，为玉米育种家发掘新的抗源和

科学利用抗病种质提供了十分有价值的信息。

图 １　 基于 ＳＳＲ 标记的抗南方锈病玉米材料的聚类分析

Ｆｉｇ １　 Ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ ｓｏｕｔｈｅｒｎ ｒｕｓｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｍａｉｚｅ ｌｉｎｅｓ ｃｌｕｓｔｅｒｅｄ ｂｙ ＵＰＧＭＡ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ

３　 讨论

筛选抗南方锈病优良种质，最基础的条件是具

有广泛来源的玉米种质资源。 收集不同地理来源的

种质材料，扩大种质资源的覆盖范围，进行精确鉴定

和科学评价，是获得抗南方锈病种质的一条重要途

径［１４］。 本试验通过对 ９０３ 份玉米种质资源在广西

南宁和北京昌平进行抗南方锈病的鉴定与评价，获
得 ８ 份高抗种质，２９ 份抗性种质，１００ 份中抗种质，
其余为 １８１ 份感病和 ５８５ 份高感种质，分别占

０ ９％ ，３ ２％ ，１１ １％ ，２０ ０％ 、６４ ８％ 。 鉴定得到的

３７ 份抗性材料可为抗病基因定位、克隆等更进一步

０３２
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的研究提供基础材料，并为抗南方锈病品种的培育

提供可选择抗源。 本研究采用多点多年的鉴定方

法，所鉴定出的抗性种质不再局限于单个地点，对实

际应用于育种生产有更高的价值。 本次鉴定得到的

高抗种质均为自交系，２９ 份抗性种质中自交系有 ２７
份，农家种 ２ 份，其中来自内蒙古和山西省的高抗和

抗性种质资源占抗性种质的 ７３％ ，内蒙古和山西地

区的种质对玉米南方锈病的抗性较强，表明抗性种

质资源和地理来源有关，这与段灿星等［１５］ 对茎腐病

和镰刀穗腐病抗性种质资源鉴定的结果较一致。
造成不同地理来源的种质对玉米南方锈病的抗性

水平存在较大差异的原因可能是：筛选种质资源

的基数不同，导致不同地区的种质抗性水平差异

较大；湖北、吉林、陕西和上海未筛选出抗性种质

可能是筛选基数太小导致，而中国云南和美国未

筛选出抗性种质，在一定程度上说明该地区抗南

方锈病种质相对缺乏，也可能是筛选资源的覆盖

度不够广泛所致。 此次鉴定表明，感病材料所占

比例明显高于抗病材料，且高抗材料所占比例最

少。 要获得高抗种质，除了扩大范围进行收集、鉴
定和筛选高抗自交系外，还可通过种质创新或改

良，解决现有种质资源中抗源相对匮乏的限制，打
破抗源遗传背景单一的现状，以此实现对玉米南

方锈病的长久有效控制。
玉米抗南方锈病种质在遗传组成上同源性越

低，遗传基础越宽，对杂交育种越有利。 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。
因此，抗病材料的有效选择和利用也需要明确其类

群归属。 所以，本研究利用多态性 ＳＳＲ 标记对 ６ 个

标准测验种和 ５０ 份抗性材料进行遗传多样性分析。
本试验中的 ５０ 份抗性材料聚到了 ６ 个亚群中，说明

这些材料具有丰富的遗传变异，对抗病育种中抗源

的选择和利用提供有效的参考信息。 本试验中聚类

分析得到的结果与段灿星等［１５］、刘志斋等［１６］ 的研

究结果基本一致。 不同之处是本研究中将 ３２７１ 划

分到唐四平头亚群，而段灿星等将其划分到 Ｌａｎ 亚

群中，可能是因为引物选取不同所致，可做进一步研

究，精确其亚群划分。 国内材料多为农家种，想要明

确其遗传背景较困难。 本试验利用 ＳＳＲ 分子标记

对其进行遗传基础研究，将小黄玉米、白玉米、八十

天和小白籽等农家种划分到了唐四平头亚群，可为

农家种在育种上的利用提供有效的信息。 聚类结果

中有 １４ 份材料划分到了 ＰＢ 亚群中，１３ 份划分到了

唐四平头亚群，说明这两个亚群中抗南方锈病的材

料多于其他亚群，而且本试验中划分到 ＰＢ 亚群和

唐四平头亚群的大部分种质为地理远缘，有较高的

配合力，可获得抗多种病害的优良杂交种，为玉米育

种工作者发掘并合理有效的利用抗源提供参考。 辽

５１、辽 ５０８８ 和辽 ２２０２ 分别划分到 ＰＡ、Ｌａｎ 和 ＰＢ 亚

群；丹 ３１３０ 和 ５０４１ 划分到旅大红骨和 ＰＡ 亚群；
ＳＷ１１３、ＳＷ９４、ＳＷ１０７ 和 ＳＷ１９ 分别划分到 ＢＳＳＳ、
Ｌａｎ、ＰＢ 和旅大红骨亚群。 说明同一地理来源的不

同种质其遗传背景相差较大，可从中发掘新的抗源，
为抗病育种工作者提供更多的选择。

利用分子标记研究南方锈病抗性种质资源的遗

传多样性，可对育种方法、育种策略提供重要的参考

信息，为提高育种水平和研究进化历程提供可靠的

分子依据。 因 ＳＳＲ 标记具有多态性高、可靠性好，
与目标基因共显性及重复性好、操作简单等优点，已
被广泛用于玉米及多种生物的遗传多样性及其他研

究［１７］。 本研究利用筛选出的 ４２ 对多态性 ＳＳＲ 引物

对来自不同地区的 ５０ 份抗性材料进行扩增，平均每

对引物检测到 ３ ３６ 个等位基因，多态性信息含量为

０ ６４ ～ ０ ８９，平均为 ０ ７８。 段灿星等［１８］ 利用 ４０ 对

多态性 ＳＳＲ 引物在 ４５ 份抗玉米南方锈病材料中扩

增出 １１５ 个等位基因位点，平均每对引物检测到的

等位基因位点为 ２ ８８ 个，多态性信息含量平均为

０ ４６；崔永霞等［１９］ 以山西省 ３８ 份玉米地方品种为

材料，用 ４８ 对 ＳＳＲ 引物共检测出 ３６８ 个等位基因，
多态性信息含量平均为 ０ ６６；李新海等［２０］ 以我国

７０ 份主要玉米自交系为研究对象，用 ６４ 对 ＳＳＲ 引

物检测出 ２４８ 个等位基因变异，平均 ３ ８８ 个，多态

性信息含量平均为 ０ ５２３；郑淑云等［２１］ 利用 ２０ 对

ＳＳＲ 引物在 ６４ 份玉米自交系中共检测出 ９６ 个等位

基因的变异，每对引物检测出等位基因数 ２ ～ ９ 个，
平均 ４ ３６ 个，平均多态信息含量为 ０ ６１。 相比以

往研究，本研究所选用 ＳＳＲ 位点检测到的多态性信

息量较为丰富，表明本试验所选用的种质材料遗传

多样性较高，可为抗病遗传和抗病品种选育等研究

提供有价值的参考。
致谢：本研究的玉米种质材料由中国农业科学

院作物科学研究所玉米种质资源课题组的石云素研

究员提供，在此深表谢意。
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