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利用 SSR 分析山西省玉米地方品种的遗传多样性
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　 　 摘要:采用混合取样方法和 SSR 分子标记技术,利用 48 对引物对山西省 38 个玉米地方品种的遗传多样性进行了分析。
共检测出 368 个等位基因,每个 SSR 位点的等位基因数为 2 ~ 14 个,平均为 7． 48 个;多态性信息量(PIC)变化范围在 0． 24 ~
0． 89 之间,平均为 0． 66。 总共检测出 185 个稀有等位基因,21 个特有等位基因。 SSR 标记聚类分析把 38 个品种大体分成了 4
个群。 研究表明,山西地方品种遗传多样性非常丰富,很多品种具有频率很高的独特基因,它们可能具有一定的特异性。 因

而,山西玉米地方品种对于拓宽玉米种质的遗传基础可能会起很大的作用。
　 　 关键词:山西;玉米;地方品种;遗传多样性;混合取样;SSR 标记
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　 　 Abstract:The genetic diversity of maize landraces in Shanxi was studied based on SSR markers and bulk sam-
pling method. Totally 368 alleles were detected in 38 maize landraces with an average of 7． 48 and range of 2 ~ 14
per locus. PIC among these cultivars ranged from 0． 24 to 0． 89. Also,185 rare alleles and 21 unique alleles were i-
dentified. These landraces were clustered into 4 groups. The results suggested that genetic diversity of maize landrac-
es in Shanxi are very rich and they contains many unique alleles that means they have some special characteriza-
tion. The maize landraces in Shanxi may play a great role in broadening the genetic bases of germplasm in maize.
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玉米是重要的粮食作物之一。 杂交种,特别是

单交种的使用和推广使玉米的单产和总产发生了革

命性的变化。 但是,长期以来,高频率使用少数骨干

自交系使品种的遗传基础趋于狭窄,这是目前我国

玉米育种水平进展缓慢的瓶颈[1]。 并且,经过多年

的应用,这些自交系逐渐退化,明显存在着因为遗传

脆弱性而引起某些病害蔓延、大面积减产的潜在威

胁。 我国拥有遗传基础丰富的地方品种,虽然这些

地方品种逐渐退出生产领域,但它们对地方环境的

适应性强、遗传基础丰富、含有许多可被利用的性状

(如抗病、耐旱、适应性强和品质较好等),是宝贵的

种质资源。 对地方品种进行有效的整理和分类,针
对性地进行种质扩增、改良与创新研究是拓宽玉米

遗传基础的有效途径之一[2]。 许多研究者已经对

玉米地方品种遗传多样性进行了研究。 吴永升

等[3]、姚启伦等[4]、王利峰等[5]、张金渝等[6] 利用
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SSR 标记技术分别对来自三峡库区的 15 份玉米地

方品种、45 份广西地方玉米品种和 15 份加拿大改

良群体、88 份河南省玉米地方品种和 37 份云南糯

玉米地方品种的遗传多样性进行分析并划分类群。
刘雪[7]、段运平等[8]采用 SSR 标记分别对国内 5 个

省的 44 份玉米地方农家种,27 个国内外玉米群体

做了遗传多样性的研究。 这些研究结果都表明,分
子标记技术,特别是共显性的 SSR 标记具有多态性

高、可靠性高、操作简单、快捷等优点,是分析玉米地

方农家种的有效方法。
山西省处于我国特殊的地理位置,三分之二的

面积为山区,境内有上百条河流,南北差异和垂直差

异较大,是华北平原区向西部山地、黄淮海温带作物

区向高寒作物区的过渡区域,地形复杂,因而形成了

许许多多的生态小气候。 玉米是山西省的第一大作

物,经过长期的自然选择和人工选择,已经形成了适

应不同山西自然和地理环境的遗传丰富的玉米农家

品种。 分析和利用山西玉米地方种质资源的遗传多

样性,对扩大玉米种质基础,发掘利用新的杂种优势

群、杂种优势模式,提高山西及全国的玉米育种水平

具有重要作用。
本研究用 SSR 标记对山西的 38 份玉米地方

品种进行了遗传多样性分析及类群划分,确定了

山西玉米地方品种含有的稀有等位基因和特有等

位基因,为育种家有效利用这些种质资源提供理

论依据。

1　 材料与方法

1． 1　 材料

材料分两部分:(1)6 份标准测验种自交系,包括

黄早四、丹 340、Mo17、B73、掖 478 和齐 319,分别代表

唐四平头群、旅大红骨群、兰卡斯特群、Reid 群、PA 群

和 PB 群;(2)38 份在山西省内收集到的玉米农家种,
来自山西省农科院品种资源研究所(表 1)。

表 1　 试验材料的来源及特点

Table 1　 Maize landraces used in the study

编号

No.
名称

Name
穗型

Ear types
粒色

Kernel color
粒型

Kernel texture
轴色

Corncob color
收集地

Collection sites

1 白玉米 锥形 A 白 W 硬粒 F 白 W 和顺县

2 白土玉米 锥形 A 白 W 硬粒 F 白 W 祁县

3 小头白玉米 锥形 A 白 W 中间 H 红 R 祁县

4 白玉米 锥形 A 白 W 硬粒 F 红 R 寿阳县

5 二玉米 柱形 白 W 硬粒 F 白 W 左权县

6 小白软玉米 锥形 A 白 W 偏硬 F 白 W 祁县

7 白马牙 锥形 A 白 W 硬粒 F 白 W 太谷县

8 白玉米 柱形 C 白 W 硬粒 F 红 R 平遥县

9 小白玉米 锥形 A 白 W 硬粒 F 白 W 太谷县

10 小玉米 柱形 C 白 W 硬粒 F 白 W 平遥县

11 六十日 锥形 A 白 W 硬粒 F 白 W 祁县

12 小白玉米 锥形 A 白 W 硬粒 F 白 W 祁县

13 小玉米 锥形 A 白 W 硬粒 F 白 W 太谷县

14 白马牙 柱形 C 白 W 硬粒 F 白 W 平遥县

15 小白玉米 锥形 A 白 W 硬粒 F 白 W 平遥县

16 大玉米 柱形 C 白 W 硬粒 F 白 W 平遥县

17 白洋玉米 锥形 A 白 W 硬粒 F 白 W 祁县

18 白马牙 柱形 C 白 W 硬粒 F 白 W 祁县

19 白土玉米 锥形 A 黄 Y 糯质 Wx 红 R 屯留县
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续表

编号

No.
名称

Name
穗型

Ear types
粒色

Kernel color
粒型

Kernel texture
轴色

Corncob color
收集地

Collection sites

20 小玉茭 锥形 A 白 W 硬粒 F 白 W 屯留县

21 白玉米 锥形 A 白 W 硬粒 F 白 W 屯留县

22 白马牙 柱形 C 白 W 马齿 D 白 W 安泽县

23 白土玉米 锥形 A 白 W 硬粒 F 白 W 沁源县

24 白马牙 锥形 A 白 W 硬粒 F 白 W 沁源县

25 一百一玉米 锥形 A 白 W 粉质 K 白 W 临汾县

26 小白玉米 锥形 A 白 W 硬粒 F 白 W 隰县

27 小玉米 锥形 A 白 W 硬粒 F 白 W 隰县

28 白玉麦 柱形 C 白 W 中间 H 白 W 大宁县

29 白马牙 柱形 C 白 W 马齿 D 白 W 大宁县

30 小白玉米 锥形 A 白 W 硬粒 F 白 W 吉县

31 红玉米 柱形 C 黄 Y 硬粒 F 红 R 吉县

32 五月鲜 锥形 A 黄 Y 硬粒 F 红 R 安泽县

33 二黄糙 锥形 A 黄 Y 硬粒 F 白 W 大宁县

34 黄玉米 锥形 A 黄 Y 硬粒 F 白 W 隰县

35 金棒锤 锥形 A 黄 Y 硬粒 F 红 R 吉县

36 紫黄后 锥形 A 黄 Y 马齿 D 白 W 吉县

37 竹叶青 锥形 A 桔黄 Y 硬粒 F 红 R 大宁县

38 小黄玉米 锥形 A 黄 Y 马齿 D 红 R 隰县

F、D、H、Wx 和 K 分别表示玉米子粒型为硬粒、马齿、中间、糯质和粉质;W、R 和 Y 分别表示白色,红色和黄色。 A 和 C 分别表示锥形和柱形

F,D,H,Wx,and K stand for the kernel texture is flint,dent,medium,waxy and powder in kernel texture,respectively. W,R,and Y stand for the white,red
and yellow color,respectively. A and C stand for awl and column,respectively

1． 2　 SSR 标记的引物

采用建立国家玉米品种指纹库的 20 对标准引

物(引物 1 - 20)作为基本核心引物[9],按照扩增条

带清晰、多态性强、扩增带型稳定和在染色体上均匀

分布的原则筛选出来的 20 对引物(引物 21 - 40)为
辅助核心引物,另外增加 8 对较好的引物(引物 41
- 48),引物信息见表 2。
1． 3　 SSR 分析

依照刘雪等[10] 的方法混合提取群体 DNA,每
个群体 4 个样本,每个样本由 10 个单株(随机取

样)的叶片混合而成。 采用 CTAB 法提取并纯化

DNA,用分光光度计检测 DNA 的质量和浓度,DNA
的工作浓度定为 20 ng / μl 备用。

扩增反应在 MJ 公司的 PT100 扩增仪上进行。
PCR 反应总体系为 20μl, 其中 1 × PCR Buffer,

25mmol / L Mg2 +2μl,5mmol / L dNTPs 0． 1μl,10μmol / L
SSR 引物 1μl, Taq DNA 聚合酶 0． 5U, DNA 模板

80ng。 PCR 反应过程为 95℃ 预变性 5min,1 个循

环;94℃变性 1min,55℃复性 30s,72℃延伸 1min,共
35 个循环;最后于 72℃延伸 10min。

用 6% 聚丙烯酰胺变性凝胶进行扩增产物

的电泳分析,恒定功率 60W。 凝胶通过固定、水
洗、银染、显影等步骤完成染色并室温干燥。 在

白炽灯下观察电泳结果,进行数据统计和扫描

照相。
1. 4　 数据处理

SSR 分析中,在相同的迁移位置上(相同的分子

量片断)有带记为 1,无带记为 0,缺失记为 9,建立

数据库。 采用 Nei 和 Li 的公式计算各材料间的遗

传相似系数 GS( genetic similarity)和遗传距离 GD
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表 2　 48 对 SSR 引物信息

Table 2　 Basic information of the primer of the 48 pairs

编号

No.
SSR 位点

SSR locus
位置

Bin
等位基因数

No． of alleles
稀有等位基因数

No． of rare alleles
特有等位基因数

No． of unique alleles
多态性信息量

PIC
1 bnlg439 1． 03 7 3 0 0． 78
2 bnlg2331 1． 11 10 6 0 0． 87
3 umc2007 2． 04 7 3 1 0． 77
4 mmc0191 2． 07 12 6 2 0． 85
5 umc2105 3． 00 11 6 0 0． 89
6 bnlg1496 3． 09 8 3 0 0． 85
7 phi072 4． 00 11 7 1 0． 86
8 bnlg2291 4． 06 12 7 2 0． 87
9 umc1705 5． 03 8 4 0 0． 81
10 umc1225 5． 08 9 5 0 0． 85
11 bnlg161 6． 00 13 9 0 0． 89
12 phi299852 6． 07 16 12 0 0． 89
13 bnlg1792 7． 02 7 3 0 0． 82
14 phi116 7． 06 4 1 0 0． 68
15 umc1741 8． 03 9 4 0 0． 83
16 phi080 8． 08 12 8 1 0． 88
17 phi065 9． 03 11 8 0 0． 84
18 bnlg1191 9． 07 10 5 1 0． 85
19 umc2163 10． 04 6 2 0 0． 78
20 bnlg1450 10． 07 13 7 2 0． 88
21 phi109275 1． 03 6 3 0 0． 78
22 phi120 1． 11 4 0 0 0． 69
23 phi402893 2． 00 8 5 0 0． 74
24 umc1065 2． 06 5 2 0 0． 79
25 nc030 3． 04 5 3 0 0． 68
26 phi102228 3． 06 4 2 0 0． 68
27 phi074 4． 04 3 0 0 0． 53
28 phi076 4． 11 5 3 0 0． 66
29 phi109188 5． 03 7 4 2 0． 6
30 phi085 5． 06 3 0 0 0． 66
31 phi126 6． 00 14 7 1 0． 87
32 umc1018 6． 01 5 1 1 0． 71
33 umc1066 7． 01 14 11 0 0． 87
34 phi328175 7． 04 15 9 2 0． 89
35 umc1414 8． 01 5 0 1 0． 75
36 phi015 8． 08 7 3 0 0． 79
37 umc1279 9． 00 11 7 2 0． 85
38 bnlg128 9． 07 8 7 0 0． 85
39 phi063 10． 02 6 3 0 0． 78
40 umc1196 10． 07 6 1 1 0． 64

41 umc1335 1． 06 ~ 1． 07 4 1 1 0． 63

42 bnlg1940 2． 08 2 0 0 0． 33

43 bnlg2305 5． 07 7 3 0 0． 76

44 umc1545 7． 00 5 1 0 0． 76

45 umc1125 7． 04 4 0 0 0． 73

46 bnlg240 8． 06 3 0 0 0． 65

47 umc1492 9． 04 2 0 0 0． 65

48 umc1506 10． 05 4 0 0 0． 24

合计 Total 368 185 21

平均 Mean 7. 5 0. 76
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(genetic distance),GS = 2Nij / (Ni + Nj),GD = 1 -
GS,其中 Nij 为第 i 个材料和第 j 个材料基因型间共

有的条带数;Ni 和 Nj 分别为第 i 个材料和第 j 个材

料各自的特有条带数,多态性信息量 PIC = 1 -
∑fi2,其中 fi 为 i 位点的基因频率(由于混合取样无

法准确计算基因频率,这里假设每个引物对同一样

本扩增出的多态性条带频率是相等的)。 然后按

UPGMA 方法对各材料进行聚类作图,数据处理由

NTSYS - pc2． 1 软件完成。
特有基因是指在标准种质中没有且只有 1 个

供试农家种有的等位基因;稀有基因是指在标准

种质中没有但有 2 个以上供试农家种有的等位

基因。

2　 结果与分析

2． 1　 SSR 标记分析

本研究用 48 对 SSR 引物对 38 份山西玉米地方

品种的 152 份 DNA 混合样品进行扩增。 由表 1 可

以看出,本研究所选用的覆盖玉米全基因组的 48 对

SSR 引物在所有的供试材料中都有多态性,共检测

出 368 个等位基因,每对引物检测出的等位基因为

2 ~ 14 个,平均每个位点 7． 5 个。 共检测出稀有等

位基因 185 个,特有等位基因 21 个。 PIC 变化范围

为 0． 24 ~ 0． 90,平均为 0． 76。
试验中每个品种采用每 10 株混合叶片提取的

DNA 的 4 个样本,可以防止一些稀有和特有等位

基因的丢失,即使丢失可能只会发生在一些频率

很低的基因。 如图 1 的第 7 号材料,如果只采用 4
个样本中的第 1 个样本,有可能把 7 号材料的第 2
个等位基因丢掉;又如 9 号材料,第 3 个样本只检

测到了 1 个等位基因,而其他 3 个样本都是检测到

了 2 个等位基因,如果在取样的时候刚好取到了

第 3 个样本,就会造成 9 号材料的另一个等位基因

的丢失。 由此表明 10 个单株是不能完全覆盖整

个玉米基因组遗传信息的,如果取得的是单个混

合样本,也许就丢掉了育种需要的宝贵的等位基

因,也不能够准确的揭示山西省地方品种的遗传

多样性。

图 1　 引物 13(bnlg1792)在部分品种中的扩增图谱

Fig. 1　 Profile of the amplified products of some landraces with primer 13(bnlg1792)
泳道 1- 6:黄早四、丹 340、Mo17、B73、掖 478 和齐 319;1- 1、1- 2、1- 3 和 1- 4:1 号材料的 4 个样本

1- 6:Huangzao 4,Dan 340,Mo17,B73,Ye 478,and Qi 319;1- 1,1- 2,1- 3,and 1- 4:4 bulks of OPV1

2． 2　 38 份玉米地方品种中检测到的稀有和特有等

位基因数目

用 48 对 SSR 引物对 38 份地方品种的样品进行

扩增,在所有的 38 份样品中都检测到稀有等位基

因,更值得注意的是在一些品种中还检测到一些特

有等位基因。 总共检测出 185 个稀有等位基因,占
全部等位基因的 50． 3% ;21 个特有等位基因,占全

部等位基因的 5． 7% (表 3)。 其中,来自屯留县的

20 号材料小玉茭检测出 59 个稀有等位基因,居所

有材料的首位;来自祁县的 11 号材料六十日,检测

出 47 个稀有等位基因,3 个特有等位基因,3 个特有

等位基因分别位于 7、29 和 37 号引物上;来自祁县

的 12 号材料小白玉米检测出 31 个稀有等位基因和

3 个特有等位基因,第 1 个位于 3 号引物上,第 2 个

和第 3 个位于第 4 号引物上。 说明这些材料具有高

度的品种特异性,可能蕴涵有独特的优良基因,能够

成为今后玉米育种的新基因资源,对拓宽种质遗传

基础具有潜在的价值。
2． 3　 聚类分析

根据遗传相似系数矩阵,按照 UPGMA 进行聚

类分析,得到 152 个混合样本 SSR 分析聚类图(图
2)。 再由 152 个混合样本的遗传相似系数矩阵计算

出 38 个品种之间成对品种的平均遗传相似系数矩

阵,得到 38 个品种的树状聚类图(图 3)。
比较图 2 与图 3 可以看出,图 2 与图 3 完全吻

合,38 个品种的聚类结果基本上是图 2 中 152 个样

本聚类结果的缩影。 这是由于图 2 内 38 个品种中

的 4 个混合样本都紧密地聚在一起,说明同一群体

内的每个样本与另外 3 个样本间的遗传差异比与其

他群体的样本间的遗传差异都要小得多。 虽然每个

样本是 10 个单株叶片的混合 DNA,但并不意味着

群体内的遗传变异不丰富。 即使 1 个材料的 4 个混
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表 3　 38 份玉米地方品种中检测到的稀有基因数和特有基因数

Table 3　 Number of rare alleles and unique alleles of 38 maize landraces

序号

No.
名称

Name
稀有等位基因数

No． of rare alleles
特有等位基因数

No． of unique alleles
序号

No.
名称

Name
稀有等位基因数

No． of rare alleles
特有等位基因数

No． of unique alleles

1 和顺白玉米 41 2 20 屯留小玉茭 59 0

2 祁县白土玉米 41 2 21 屯留白玉米 41 0

3 祁县小头白玉米 47 0 22 安泽白马牙 36 0

4 寿阳白玉米 42 0 23 沁源白土玉米 50 0

5 左权二玉米 33 0 24 沁源白马牙 48 0

6 祁县小白软玉米 43 0 25 临汾一百一玉米 44 0

7 太谷白马牙 35 0 26 隰县小白玉米 27 0

8 平遥白玉米 43 1 27 隰县小玉米 30 0

9 太谷小白玉米 36 2 28 大宁白玉麦 27 0

10 平遥小玉米 36 1 29 大宁白马牙 37 0

11 祁县六十日 47 3 30 吉县小白玉米 43 0

12 祁县小白玉米 31 3 31 吉县红玉米 47 0

13 太谷小玉米 38 0 32 安泽五月鲜 44 0

14 平遥白马牙 41 2 33 大宁二黄糙 32 0

15 平遥小白玉米 42 2 34 隰县黄玉米 35 1

16 平遥大玉米 44 0 35 吉县金棒锤 28 0

17 祁县白洋玉米 43 0 36 吉县紫黄后 31 0

18 祁县白马牙 42 1 37 大宁竹叶青 31 1

19 屯留白土玉米 44 0 38 隰县小黄玉米 36 0

合样本都聚在了一起,然而还是有差别的,这种遗传

上的差距在图 2 上是很容易看到的,而在图 3 上是

无法看到的,这也再次证明了 4 个混合样本分析的

必要性和科学性。 说明用成对品种的平均遗传相似

系数矩阵对其按照 UPGMA 进行聚类可以准确地反

映品种之间的遗传关系。
依据图 3 在相似系数大约 0． 682 处可以把 38

份山西省玉米地方品种划分为四大群。 第Ⅰ类群分

为 2 个亚类,祁县的六十日单独成 1 个亚类,其他

12 个品种成 1 个亚类。 他们的来源都是晋中市,其
中包括祁县、太谷县、平遥县、寿阳县、和顺县、左权

县。 第Ⅱ类有 13 个农家种,全部来源于临汾地区汾

河西部的吕梁山区,包括隰县、大宁县、安泽县、吉
县。 第Ⅲ类群也分为 2 个亚类,第 1 个亚类包括平

遥白马牙、平遥大玉米、平遥小白玉米、祁县白马牙、

屯留小玉茭和屯留白土玉米;第 2 亚类包括屯留白

玉米、安泽白马牙、沁源白马牙和临汾一百一玉米。
第Ⅳ类的 2 个农家种来源于太行山区的上党地区的

沁县和沁源县。 综合分析 38 份山西农家种的聚类

结果,可以初步认为具有特异等位基因的玉米地方

品种,如和顺白玉米、祁县六十日、太谷小白玉米、平
遥白马牙、隰县黄玉米等有可能作为山西省的核心

种质的标志,在一定程度上代表了山西地方品种的

分子指纹特征。

3　 讨论

3． 1　 利用 SSR 标记分析遗传多样性时的玉米群体

取样策略

玉米是一种异花授粉作物,地方品种和育种群

体中的个体间存在一定程度的差异,即在一个群体
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图 2　 48 对引物对 38 份材料 152 个样本的 SSR 聚类结果

Fig. 2　 UPGMA dendrogram constructed from the pairwise matrix of simple match among 152 samples of 38 landraces

中某遗传位点在不同个体间非常可能存在等位基因

的变异。 一个群体至少取多少株可以基本包含这个

群体的遗传信息,是很多研究者必须考虑的问题。
在 20 世纪 70 年代,等位酶技术是研究群体内和群

体间遗传变异广泛使用的技术,通常的做法是在每

个群体内取 15~ 40 个个体来分析群体内的变异大

小[11]。 Marshall 等[12]认为在 1 个群体中选取 59 个

或者更多的不相关配子就足够有 95% 的概率检测

到群体中基因频率大于 5%的等位基因。 利用分子

标记检测大量单株的遗传变异,可以最大程度地反

映群体的遗传基础。 黎裕等[13] 建议,在不知道单个

群体的遗传变异大小的情况下,可以随机抽取 30 个

个体利用分子标记(如 SSR 标记)进行分子检测,从
而评估所有实验群体的遗传多样性的总体情况,并
且找到那些存在于特殊群体中的稀有或特殊等位

基因。
利用 SSR 标记单株取样分析开放授粉玉米地

方品种的遗传变异,不仅可以反映地方品种中等位

基因数、基因频率、基因型杂合度等遗传结构信息,
而且可以检测到群体内频率极低的处于杂合状态的

稀有等位基因,有利于对群体进行较全面的遗传分

析。 然而,在对群体进行大规模遗传多样性分析时,
单株取样将耗费大量的人力、物力、财力,这极大地

限制了利用 SSR 标记研究群体的遗传变异。 因此,
混合取样作为有效的应对措施得到了很多研究者的

支持[14-15]。 但是,混合 DNA 样本包含的单株数目的

增多意味着每一株 DNA 含量的减少,因而导致电

泳带型的清晰度减弱,分辨率也随之降低。 黎裕

等[13]认为,可以由 3 个随机选取的 10 个左右个体

组成的混样来代表一个群体,或用 2 个随机选取
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图 3　 48 对引物对 38 份山西省玉米地方品种的 SSR 聚类结果

Fig. 3　 UPGMA dendrogram constructed from the pairwise matrix of 38 maize landraces

的 15 个个体组成的混样来代表一个群体。 根据刘

雪等[10]的研究,单株 DNA 与 5 株和 10 株混合叶片

DNA 样本扩增所获得的等位基因数目显著相关,而
与 15 株和 20 株混合叶片 DNA 样本扩增所获得的

等位基因数目的相关性则明显下降。
考虑到上述因素,本试验采用 10 株叶片混合提

取的 4 个 DNA 样本代替同等数目的单株 DNA 进行

群体遗传变异分析。 这样不仅防止一些稀有和特有

基因的丢失,而且节省了人力、物力和时间。
3． 2　 关于从不同材料检测到的稀有和特有等位基

因数目的探讨

刘雪[7]将 70 对 SSR 引物在 44 个地方品种中

检测到的等位基因数目与在 12 个标准自交系中检

测到的等位基因进行比较,发现在每个群体中都有

一些在标准自交系中未能检测到的稀有等位基因,
在陕西省的白乌龙早群体中发现的稀有等位基因数

最多(16 个)。 本研究应用 SSR 技术分析山西省 38

份玉米地方品种时发现,在每个材料上都检测到很

多稀有等位基因(27 ~ 59 个),共检测出 185 个稀有

等位基因;在 12 个材料中检测到特有等位基因,共
检测出 21 个特有等位基因。 说明山西地方品种遗

传多样性非常丰富,很多品种具有频率很高的独特

基因,它们可能具有一定的特异性,对于拓宽种质的

遗传基础可能会起很大的作用,应引起育种家的高

度重视。 有效地利用这些群体,将有助于种质扩增、
改良与创新,建立新的杂种优势配对模式。 但这些

独特的等位基因出现的频率和性质都还很不清楚,
而本试验由于采用混合取样方法提取 DNA,不能对

群体内的等位基因频率进行估计。 因此,首先应对

目标群体利用单株取样方法分析这些独特的等位基

因的频率及目标株,然后确定这些材料的利用价值

和策略。
3． 3　 同一个材料不同来源的比较

本研究中有一些材料,名称相同,但来源不同,
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如白玉米、白土玉米、白马牙、小白玉米等。 来自和

顺县、平遥县、寿阳县的白玉米聚在了第Ⅰ类群中,
但来自于屯留县的白玉米却聚在了第Ⅳ类群中。 平

遥的白玉米与寿阳、平顺的白玉米的遗传相似系数

分别为 0． 74、0． 71,寿阳的白玉米与和顺的白玉米

遗传相似系数为 0． 73,说明这 4 个白玉米遗传异质

性比较高,遗传差距大,虽然叫法相同,但是它们是

4 个品种。 来自于祁县、屯留县、沁源县的白土玉米

分别聚在了 3 个不同的类群里,说明它们遗传距离

较远,这 3 个白土玉米不是一个材料。 来自太谷县

的白马牙聚在了第Ⅰ类群中,来自大宁县的白马牙

聚在了第Ⅱ类群中,来自平遥县、祁县、安泽县和沁

源县的白马牙聚在了第Ⅲ类群中;又如小玉米,来自

太谷县和祁县的小白玉米聚在了第Ⅰ类群中,来自

隰县和吉县的小白玉米聚在了第Ⅱ类群中,来自平

遥县的小白玉米聚在第Ⅲ类群中;再如小玉米,来自

平遥县和太谷县的小玉米聚在了第Ⅰ类群中,来自

隰县的小玉米单独聚在了第Ⅱ类群中,造成上述这

种遗传差距的原因有多种,有可能是相同的白马牙

在当初进入某一个地方后,为了适应当地的环境,在
经过了多年的选择之后,淘汰了不适应当地环境的

自身的某些基因;也有可能是自身的基因发生突变,
产生了能够适应当地环境的优异基因,最终导致了

同一个材料但来源地不同的品种的遗传差异。 这说

明,地方品种仅从征集处得来的信息往往不可靠,有
必要对其进行遗传分析,为这些种质资源的利用奠

定基础。
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