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份自交系划分成 ３ 大类群ꎬ进一步进行数值化杂种优势群分析ꎬ以明确所用种质资源的杂优类群利用方向ꎬ为玉米自交系的有

效利用和品种的选育提供依据ꎮ
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玉米是我国重要的粮食作物之一ꎬ提高玉米品

种的产量和品质ꎬ保障国家粮食安全ꎬ满足我国社会

经济发展的需求ꎬ是玉米产业发展面临的重大课题ꎮ

目前我国的玉米育种水平远远落后于美国等发达国

家ꎬ单纯依靠传统的育种技术已经远不能满足玉米

产业发展的需求ꎮ
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分子标记技术是现代作物育种的重要工具ꎬ利
用分子标记技术分析玉米自交系的遗传多样性和类

群间遗传关系可为改良玉米自交系和确定杂种优势

模式提供参考ꎬ利用 ＳＳＲ 标记和适合的代表自交系

可以有效地将不同来源的玉米自交系划分到相应的

种质类群ꎬ对划分玉米杂种优势群有重要的参考价

值[１]ꎮ 将分子标记研究与实际育种工作相结合ꎬ通
过分子标记技术ꎬ解析自交系群体遗传结构ꎬ对提高

玉米育种效率具有重要的意义[２]ꎮ ＳＳＲ 标记具有共

显性、高度重复性、多态性好、稳定可靠以及经济方

便等优点ꎬ已经被广泛应用于玉米种质的遗传变异

研究[３]ꎮ 利用 ＳＳＲ 标记可以划分不同来源自交系

的类群ꎬ同时可以预测自交系间的杂优强度ꎬ为田间

育种提供参考ꎬ缩短育种周期ꎮ 传统 ＳＳＲ 标记用

ＰＡＧＥ 胶分离银染检测法具有操作复杂、周期长、准
确度低并且收集数据工作量大、分析量小等缺点ꎬ已
远远满足不了现代分子设计育种的要求ꎮ 基于全自

动 ＤＮＡ 分析仪的 ＳＳＲ 荧光标记技术弥补了传统

ＳＳＲ 标记的这些缺点ꎬ具有操作简单、周期短、通量

大、准确率高、数据采集自动化等优点ꎬ为数值化大

数据分析提供可能ꎮ 刘晓鑫等[４] 对利用荧光 ＳＳＲ
技术计算自交系混合样本等位基因频率等定量化数

据方向进行了探索ꎬＣ􀆰 Ｘ􀆰 Ｘｉｅ 等[５] 基于这项技术对

自交系进行了群体结构分析ꎮ 乔治军等[６] 利用覆

盖玉米全基因组的 ２２ 对 ＳＳＲ 引物ꎬ对 １８０ 份玉米自

交系的亲缘关系进行了分子评价ꎮ 许洛等[７] 利用

１１６ 对 ＳＳＲ 引物对不同来源的同名玉米骨干自交系

的遗传同一性和遗传差异进行了分析ꎮ
本研究利用基于全自动 ＤＮＡ 分析仪的多重

ＳＳＲ 荧光标记检测技术ꎬ对山东省农业科学院玉米

所自育和引进的 ２７０ 份玉米自交系进行遗传多样性

分析ꎬ将这些自交系遗传多样性进行数值化ꎬ并用

１１ 个归属于不同杂种优势群的代表性自交系为参

照进行群体结构分析ꎬ以研究清楚这些自育和引进

自交系的亲缘关系和所属杂种优势群ꎬ评估育种群

体的遗传多样性ꎬ为杂交种的选育和自交系的遗传

改良提供参考ꎮ

１　 材料与方法

１􀆰 １　 材料

供试材料共有 ２７０ 份自交系ꎬ来自于山东省农

业科学院玉米所的育种群体ꎬ其中自育自交系 １９３
份ꎬ外引自交系 ６６ 份(表 １)ꎬ代表不同杂种优势群

的代表自交系 １１ 份(表 ２)ꎮ 自育自交系中ꎬ引入

ＰＨ６ＷＣ、ＰＨ０９Ｂ、郑 ５８ 等 Ｒｅｉｄ 血缘改良的材料 ８８
份ꎬ推测其所属杂种优势群为 ＳＳ 群ꎻ引入 Ｍｏ１７、
ＰＨ４ＣＶ、ＰＨＰＭＯ 等兰卡斯特血缘的材料 ７８ 份ꎬ推
测其所属杂种优势群为 ＮＳＳ 群ꎻ另外 ２７ 份材料选

自国外杂交种ꎬ不能确定其杂种优势群归属ꎮ 外

引自交系中ꎬ根据引进的来源系谱ꎬ２２ 份为 ＮＳＳ
群ꎬ１９ 份为 ＳＳ 群ꎬ２５ 份不能确定其杂种优势类群

归属ꎮ

表 １　 ２５９ 份试验涉及的玉米自交系信息

Ｔａｂｌｅ １　 ２５９ ｐａｒｔｉａｌ ｍａｉｚｅ ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅｓ

编号

Ｃｏｄｅ
自交系

Ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅｓ
来源

Ｓｏｕｒｃｅ
杂交优势类群

Ｈｅｔｅｒｏｔｉｃ ｇｒｏｕｐｓ
编号

Ｃｏｄｅ
自交系

Ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅｓ
来源

Ｓｏｕｒｃｅ
杂交优势类群

Ｈｅｔｅｒｏｔｉｃ ｇｒｏｕｐｓ

１ ６Ｑ８５１９１ 自育自交系 ＳＳ

２ ６Ｑ８５１９２ 自育自交系 ＳＳ

３ ６Ｑ８１４３１ 自育自交系 ＳＳ

４ ６Ｑ８１４３２ 自育自交系 ＳＳ

５ ２Ｑ８１２９１ 自育自交系 ＳＳ

６ ＤＫ１ｆ 外引自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

７ ６５８６１ 自育自交系 ＳＳ

８ ６５８６２ 自育自交系 ＳＳ

９ ６５８６３ 自育自交系 ＳＳ

１０ ６５８６４ 自育自交系 ＳＳ

１１ ６５８６５ 自育自交系 ＳＳ

１２ ６５８６６ 自育自交系 ＳＳ

１３ ６５８６７ 自育自交系 ＳＳ

１４ ６５８６８ 自育自交系 ＳＳ

１５ ６５８６９ 自育自交系 ＳＳ

１６ ６５８６１０ 自育自交系 ＳＳ

１７ ６５８６１１ 自育自交系 ＳＳ

１８ ６５８６１２ 自育自交系 ＳＳ

１９ ６５８６１３ 自育自交系 ＳＳ

２０ ６５８６１４ 自育自交系 ＳＳ

２１ ６５８６１５ 自育自交系 ＳＳ

２２ ６５８６１６ 自育自交系 ＳＳ

２３ ６５８６１７ 自育自交系 ＳＳ

２４ ６５８６１８ 自育自交系 ＳＳ

２５ ＬＨ１６ｆ 外引自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

２６ ４Ｑ８１４３２ 自育自交系 ＮＳＳ

０２
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表 １(续)

编号

Ｃｏｄｅ
自交系

Ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅｓ
来源

Ｓｏｕｒｃｅ
杂交优势类群

Ｈｅｔｅｒｏｔｉｃ ｇｒｏｕｐｓ
编号

Ｃｏｄｅ
自交系

Ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅｓ
来源

Ｓｏｕｒｃｅ
杂交优势类群

Ｈｅｔｅｒｏｔｉｃ ｇｒｏｕｐｓ

２７ ４Ｑ８１４３３ 自育自交系 ＮＳＳ

２８ ４Ｑ８１４３４ 自育自交系 ＮＳＳ

２９ ４Ｑ８１４３５ 自育自交系 ＮＳＳ

３０ ４Ｑ８１４３６ 自育自交系 ＮＳＳ

３１ ４Ｑ８１４３７ 自育自交系 ＮＳＳ

３２ ４Ｑ８１４３８ 自育自交系 ＮＳＳ

３３ ４Ｑ８１４３９ 自育自交系 ＮＳＳ

３４ ４Ｑ８１４４０ 自育自交系 ＮＳＳ

３５ ４Ｑ８１４４１ 自育自交系 ＮＳＳ

３６ ４Ｑ８１４４２ 自育自交系 ＮＳＳ

３７ ４Ｑ８１４４３ 自育自交系 ＮＳＳ

３８ ４Ｑ８１４４４ 自育自交系 ＮＳＳ

３９ ４Ｑ８１４４５ 自育自交系 ＮＳＳ

４０ ４Ｑ８１４４６ 自育自交系 ＮＳＳ

４１ ４Ｑ８１４４７ 自育自交系 ＮＳＳ

４２ ４Ｑ８１４４８ 自育自交系 ＮＳＳ

４３ ４Ｑ８１４４９ 自育自交系 ＮＳＳ

４４ ４Ｑ８１４５０ 自育自交系 ＮＳＳ

４５ ４Ｑ８１４５１ 自育自交系 ＮＳＳ

４６ １７８Ｍ２￣１ 自育自交系 ＰＢ / ＳＳ

４７ １７８Ｍ２￣２ 自育自交系 ＰＢ / ＳＳ

４８ Ｐ４２１１１１１ 自育自交系 ＳＳ

４９ ＰＭ６４ 自育自交系 ＮＳＳ

５０ ４Ｑ８１４３ＢＣ２￣１ 自育自交系 ＮＳＳ

５１ ４Ｑ８１４３ＢＣ２￣２ 自育自交系 ＮＳＳ

５２ ＰＨ５６ 自育自交系 ＮＳＳ

５３ ＬＭ８８ｆ 外引自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

５４ ４Ｑ８４４２ＢＣ２ 自育自交系 ＮＳＳ

５５ ４Ｑ８１４３ＢＣ１ 自育自交系 ＮＳＳ

５６ ４Ｑ８４４２ＢＣ１ 自育自交系 ＮＳＳ

５７ ４Ｑ８１４３Ｐ２￣１ 自育自交系 ＮＳＳ

５８ ４Ｑ８１４３Ｐ２￣１ 自育自交系 ＮＳＳ

５９ ＳＵＣ７２ 自育自交系 ＳＰＴ

６０ ＬＸ４２１１４ 自育自交系 ＳＰＴ / ＮＳＳ

６１ ＬＸ４２１１３ 自育自交系 ＳＰＴ / ＮＳＳ

６２ ４Ｑ８１２２￣１ 自育自交系 ＮＳＳ

６３ ４Ｑ８１２２￣２ 自育自交系 ＮＳＳ

６４ ４Ｑ８１２６￣１ 自育自交系 ＮＳＳ

６５ ４Ｑ８１２６￣２ 自育自交系 ＮＳＳ

６６ ４Ｑ８１２９￣１ 自育自交系 ＮＳＳ

６７ ４Ｑ８１２９￣２ 自育自交系 ＮＳＳ

６８ ４Ｑ８１４３ 自育自交系 ＮＳＳ

６９ Ｐ５１７８ 自育自交系 ＮＳＳ / ＰＢ

７０ Ｐ６３１９ 自育自交系 ＮＳＳ / ＰＢ

７１ Ｐ５６￣１ 自育自交系 ＮＳＳ

７２ Ｐ５６￣２ 自育自交系 ＮＳＳ

７３ Ｐ５６￣３ 自育自交系 ＮＳＳ

７４ ４Ｑ８１４３２￣１ 自育自交系 ＮＳＳ

７５ ４Ｑ８１４３２￣２ 自育自交系 ＮＳＳ

７６ ４Ｑ８１４３２￣３ 自育自交系 ＮＳＳ

７７ ４Ｑ８１４３２￣４ 自育自交系 ＮＳＳ

７８ ４Ｑ８１４３２￣５ 自育自交系 ＮＳＳ

７９ ４Ｑ８１４３２￣６ 自育自交系 ＮＳＳ

８０ ４Ｑ８１４３２￣７ 自育自交系 ＮＳＳ

８１ ４Ｑ８１４３２￣８ 自育自交系 ＮＳＳ

８２ ４Ｑ８１４３２￣９ 自育自交系 ＮＳＳ

８３ ４Ｑ８１４３２￣１０ 自育自交系 ＮＳＳ

８４ ＰＨ６ＡＴ 自育自交系 ＮＳＳ

８５ ＸＸ６５８￣１ 自育自交系 ＳＳ

８６ ＸＸ６５８￣２ 自育自交系 ＳＳ

８７ ＸＸ６５８￣３ 自育自交系 ＳＳ

８８ ＸＸ６５８￣４ 自育自交系 ＳＳ

８９ ＸＸ６５８￣５ 自育自交系 ＳＳ

９０ ＸＸ６５８￣６ 自育自交系 ＳＳ

９１ ＸＸ６５８￣７ 自育自交系 ＳＳ

９２ １７８Ｍ２￣３ 自育自交系 ＰＢ / ＳＳ

９３ ３８２ 外引自交系 ＮＳＳ

９４ ＬＸ６５５８ 自育自交系 ＳＳ

９５ ５００３６ 自育自交系 ＳＳ

９６ Ｋ５１６１ 外引自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

９７ ＸＤ２８ｍ 外引自交系 ＳＳ

９８ Ｍ２３０９ 自育自交系 ＳＳ

９９ Ｍ２２Ｖ 自育自交系 ＳＳ

１００ Ｃ９８６ 外引自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

１０１ ６Ｑ８５１９￣１ 自育自交系 ＳＳ

１０２ ５８ＭＱ３１９ 自育自交系 ＳＳ

１０３ ５８ＭＬ００１ 自育自交系 ＳＳ

１０４ ６Ｌ０２８ 自育自交系 ＳＳ

１０５ ６Ｌ０２８￣１ 自育自交系 ＳＳ

１０６ ３１８９６Ｍ 自育自交系 ＳＳ

１２
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表 １(续)

编号

Ｃｏｄｅ
自交系

Ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅｓ
来源

Ｓｏｕｒｃｅ
杂交优势类群

Ｈｅｔｅｒｏｔｉｃ ｇｒｏｕｐｓ
编号

Ｃｏｄｅ
自交系

Ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅｓ
来源

Ｓｏｕｒｃｅ
杂交优势类群

Ｈｅｔｅｒｏｔｉｃ ｇｒｏｕｐｓ

１０７ ＤＭＹ０１ 外引自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

１０８ ４Ｑ８４４２￣１ 自育自交系 ＮＳＳ

１０９ １７８Ｍ２￣４ 自育自交系 ＰＢ / ＳＳ

１１０ １７８Ｍ２￣５ 自育自交系 ＰＢ / ＳＳ

１１１ ６Ｑ８４４２￣６ 自育自交系 ＳＳ

１１２ ６Ｑ８１４３ 自育自交系 ＳＳ

１１３ Ｐ２４１２１ 自育自交系 ＳＳ

１１４ Ｐ４２１２１ 自育自交系 ＳＳ

１１５ １４Ｊ１４５４ 自育自交系 ＳＳ

１１６ １４Ｊ１４５５ 自育自交系 ＳＳ

１１７ １４Ｊ１４５６ 自育自交系 ＳＰＴ

１１８ ６Ｑ８７７８ 自育自交系 ＳＳ

１１９ Ｐ４１３∗２ 自育自交系 ＳＳ

１２０ Ｐ４１３∗４１ 自育自交系 ＳＳ

１２１ Ｐ４２１２１ 自育自交系 ＳＳ

１２２ Ｐ１４￣２２２１ 自育自交系 ＳＳ

１２３ ＬＨ１５０ 外引自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

１２４ Ｔ７７ 外引自交系 ＮＳＳ

１２５ Ｘ２１１４￣１ 自育自交系 ＮＳＳ

１２６ Ｓ２７７６ 自育自交系 ＮＳＳ

１２７ ４Ｑ８４４２￣２ 自育自交系 ＮＳＳ

１２８ ４Ｑ８４４２￣３ 自育自交系 ＮＳＳ

１２９ Ｋ１￣４ 自育自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

１３０ １４Ｊ１４６９ 自育自交系 ＮＳＳ

１３１ Ｇ６７０￣１ 自育自交系 ＳＳ

１３２ ＷＹ６ 自育自交系 ＳＳ

１３３ ６Ｐ２４５￣１１ 自育自交系 ＳＳ

１３４ ６Ｐ２２１１ 自育自交系 ＳＳ

１３５ ６Ｐ８１５１１ 自育自交系 ＳＳ

１３６ ＸＹ１１４４￣１ 自育自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

１３７ ＸＹ１１４４￣２ 自育自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

１３８ ＭＬＸ００１￣１ 自育自交系 ＳＳ

１３９ ＭＬＸ００１￣２ 自育自交系 ＳＳ

１４０ ６Ｑ８１２６Ｂ２ 自育自交系 ＳＳ

１４１ ６Ｑ８１２９Ｂ２￣１ 自育自交系 ＳＳ

１４２ ６Ｑ８１２９Ｂ２￣２ 自育自交系 ＳＳ

１４３ Ｚ５８Ｍ２￣１ 自育自交系 ＳＳ

１４４ Ｚ５８Ｍ２￣２ 自育自交系 ＳＳ

１４５ ６ＬＸ０２￣４ 自育自交系 ＳＳ

１４６ ６ＬＸ０２￣４Ｍ 自育自交系 ＳＳ

１４７ ９０５８Ｂ 自育自交系 ＳＳ

１４８ Ｍ３１９２ 自育自交系 ＳＳ

１４９ ３１８９Ｍ 自育自交系 ＳＳ

１５０ ＬＸ００１Ｍ 自育自交系 ＳＳ

１５１ Ｍ１７８６ 自育自交系 ＳＳ

１５２ Ｄ５１６Ｍ￣１ 自育自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

１５３ Ｄ５１７￣１ 自育自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

１５４ Ｄ５１７￣２ 自育自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

１５５ Ｄ５１７￣３ 自育自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

１５６ Ｄ５１６Ｍ￣２ 自育自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

１５７ Ｄ５１６Ｍ￣３ 自育自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

１５８ Ｄ５１６Ｍ￣４ 自育自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

１５９ Ｄ５１６Ｍ￣５ 自育自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

１６０ Ｄ５１６Ｍ￣６ 自育自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

１６１ Ｄ５１６Ｍ￣７ 自育自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

１６２ Ｄ５１６Ｍ￣８ 自育自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

１６３ Ｄ５１６Ｍ￣９ 自育自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

１６４ Ｄ５１６Ｍ￣１０ 自育自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

１６５ ＤＫ１ｍ 外引自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

１６６ ＤＫ３ｍ 外引自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

１６７ Ｍ０１１３ 外引自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

１６８ ＫＷ１２ 自育自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

１６９ ３５６４ｆ 自育自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

１７０ Ｊ３５６４ｆ 自育自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

１７１ ＧＹＺ０１ 自育自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

１７２ ９５７ｆ 自育自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

１７３ １５６８ｍ 自育自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

１７４ ＸＸ０４３ 外引自交系 ＮＳＳ

１７５ Ｌｘ５１５４１ 自育自交系 ＮＳＳ

１７６ Ｌｘ５１５４２ 自育自交系 ＮＳＳ

１７７ ＬＨ３５ 外引自交系 ＮＳＳ

１７８ ＧＺ４ＣＶ 自育自交系 ＮＳＳ

１７９ Ｈ１２４ 自育自交系 ＮＳＳ

１８０ Ｈ６５４ 自育自交系 ＮＳＳ

１８１ Ｈ１３４ 自育自交系 ＮＳＳ

１８２ Ｈ２４４ 自育自交系 ＮＳＳ

１８３ Ｈ９４ 自育自交系 ＮＳＳ

１８４ ＮＨ１０１ 自育自交系 ＮＳＳ

１８５ Ｋ２３９ 外引自交系 ＮＳＳ

１８６ ＧＹＺ０２ 外引自交系 ＮＳＳ

２２



　 １ 期 张全芳等:基于荧光 ＳＳＲ 标记的玉米自交系遗传结构解析

表 １(续)

编号

Ｃｏｄｅ
自交系

Ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅｓ
来源

Ｓｏｕｒｃｅ
杂交优势类群

Ｈｅｔｅｒｏｔｉｃ ｇｒｏｕｐｓ
编号

Ｃｏｄｅ
自交系

Ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅｓ
来源

Ｓｏｕｒｃｅ
杂交优势类群

Ｈｅｔｅｒｏｔｉｃ ｇｒｏｕｐｓ

１８７ ＳＮ０８５ｆ 外引自交系 ＮＳＳ

１８８ Ｍ１１￣２ 外引自交系 ＮＳＳ

１８９ Ｍ１４￣２ 外引自交系 ＮＳＳ

１９０ Ｍ１６￣３ 外引自交系 ＮＳＳ

１９１ Ｍ２７ 外引自交系 ＮＳＳ

１９２ Ｍ５６ 外引自交系 ＮＳＳ

１９３ Ｍ６３ 外引自交系 ＮＳＳ

１９４ Ｍ７６ 外引自交系 ＮＳＳ

１９５ Ｍ７８ 外引自交系 ＮＳＳ

１９６ ＬＨ１１９ 外引自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

１９７ ０９Ｂ 外引自交系 ＳＳ

１９８ ３５６４Ｍ 外引自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

１９９ ＫＡ０６１ 外引自交系 ＳＳ

２００ ＫＡ０６２ 外引自交系 ＳＳ

２０１ ＬＨ８１ 外引自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

２０２ ＫＡ０６３ 外引自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

２０３ ３３７２ 自育自交系 ＳＳ

２０４ ３３Ｍ 外引自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

２０５ １２ＲＤ 外引自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

２０６ Ｈ５０６ 自育自交系 ＳＳ

２０７ ２Ｑ３１９ 自育自交系 ＳＳ

２０８ ０９ｂ３０ 自育自交系 ＳＳ

２０９ ＬＳ１１８￣１ 外引自交系 ＳＳ

２１０ ＬＳ１１８￣２ 外引自交系 ＳＳ

２１１ ＬＳ１１８￣３ 外引自交系 ＳＳ

２１２ ＬＳ１１８￣４ 自育自交系 ＳＳ

２１３ ＭＳ６ＷＣ 外引自交系 ＳＳ

２１４ ＭＺＸ －０１ 自育自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

２１５ １２ＷＹ１ 外引自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

２１６ １２ＷＹ２ 外引自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

２１７ Ｂ４Ｒ ＺＧＢ３ 自育自交系 ＳＳ

２１８ Ｂ４Ｈ ＺＧＢ３ 自育自交系 ＳＳ

２１９ ＸＦＰ１￣１ 外引自交系 ＳＳ

２２０ ＸＦＰ１￣２ 外引自交系 ＳＳ

２２１ ＸＦＰ１￣３ 外引自交系 ＳＳ

２２２ ＸＦＰ１￣４ 外引自交系 ＳＳ

２２３ ６９６ｍ 外引自交系 ＳＳ

２２４ Ｘ４６ｍ￣１ 外引自交系 ＳＳ

２２５ Ｘ４６ｍ￣２ 外引自交系 ＳＳ

２２６ Ｘ４５ｍ￣１ 外引自交系 ＳＳ

２２７ Ｘ４５ｍ￣２ 自育自交系 ＳＳ

２２８ Ｘ４５ｍ￣３ 自育自交系 ＳＳ

２２９ Ｘ６８８Ｍ 外引自交系 ＳＳ

２３０ Ｘ２５２Ｍ 外引自交系 ＳＳ

２３１ Ｘ４５Ｆ 外引自交系 ＮＳＳ

２３２ Ｘ６８８Ｆ￣１ 外引自交系 ＮＳＳ

２３３ Ｘ６８８Ｆ￣２ 外引自交系 ＮＳＳ

２３４ Ｘ６９６Ｆ￣１ 外引自交系 ＮＳＳ

２３５ Ｘ６９６Ｆ￣２ 外引自交系 ＮＳＳ

２３６ ３３７５Ｆ￣１ 外引自交系 ＮＳＳ

２３７ ３３７５Ｆ￣２ 外引自交系 ＮＳＳ

２３８ 铁 ９８０３３ 外引自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

２３９ 铁 ０１０２ 外引自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

２４０ ＳＮ０８５Ｍ 外引自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

２４１ ＬＨ２１４４ 自育自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

２４２ 郑 Ｒ３１１ 外引自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

２４３ ＷＫ７０２￣１ 自育自交系 ＮＳＳ

２４４ ＷＫ７０２￣２ 自育自交系 ＮＳＳ

２４５ ＷＫ７０２￣３ 自育自交系 ＮＳＳ

２４６ ＷＫ７０２￣４ 自育自交系 ＮＳＳ

２４７ ＭＴ０２ 自育自交系 ＮＳＳ

２４８ ＭＴ０４ 自育自交系 ＮＳＳ

２４９ ＸＺＤ０４ 外引自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

２５０ ＸＺＤ０３ 外引自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

２５１ ＸＺＤ０２ 外引自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

２５２ ＸＺＤ０１ 外引自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

２５３ ６Ｓ１２１ 自育自交系 ＳＳ

２５４ ２８０７ 自育自交系 ＳＳ

２５５ ＸＸ１３６ 自育自交系 ＳＳ

２５６ ＺＣ７￣２ 自育自交系 ＮＳＳ

２５７ ＺＣ７￣３ 自育自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

２５８ ＱＺ５８３１９ 自育自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

２５９ ＬＸ８１４７ 自育自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

３２
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表 ２　 １１ 份不同杂种优势类群的代表自交系

Ｔａｂｌｅ ２　 １１ ｔｙｐｉｃａｌ ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｈｅｔｅｒｏｔｉｃ ｇｒｏｕｐｓ

自交系

Ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅｓ
类群

Ｇｒｏｕｐ

ＰＨ４ＣＶ 兰卡斯特

Ｔ９１７ 兰卡斯特

Ｍｏ１７ 兰卡斯特

昌 ７￣２ 塘四平头

黄早 ４ 塘四平头

Ｌｘ０３￣２ 塘四平头

Ｌｘ２１１１ 塘四平头

Ｚ１２１ 塘四平头

ＰＨ６ＷＣ Ｒｅｉｄ

Ｈ３１８ ＰＢ

齐 ３１９ ＰＢ

１􀆰 ２ 　 ＳＳＲ 荧光引物与基因型鉴定

所用引物参照刘晓鑫等[４] 筛选出的 ５０ 对均匀

分布于全基因组的核心 ＳＳＲ 标记引物ꎬ这些引物的

多态性、稳定性、重复性等综合特性好ꎬ引物的 ５′端
分别用 ＦＡＭ、ＨＥＸ、ＴＥＴ 和 ＴＡＭＲＡ 等荧光染料标记ꎬ
不同颜色荧光标记引物扩增产物相组合ꎬ以 ＲＯＸ５００
为内标ꎬ进行毛细管电泳五重荧光检测ꎬ测得的所有扩

增产物峰型电泳图谱ꎬ用于后续的数据分析ꎮ 引物序

列信息参见 ＭａｉｚｅＧＤＢ 数据库(ｈｔｔｐ:/ / ｗｗｗ. ｍａｉｚｅｇｄｂ.
ｏｒｇ / ｓｓｒ. ｐｈｐ)ꎮ
１􀆰 ３　 方法

１􀆰 ３􀆰 １　 基因组 ＤＮＡ 的提取、纯化和检测　 供试材料

于 ２０１５ 年 ４ 月在山东省农业科学院玉米研究所章丘基

地育苗ꎬ２０１５ 年 ５ 月采用混合取样法ꎬ从每个自交系种

植群体中选取 １０ 个单株ꎬ每个单株统一叶位取 １ ｇ 叶

片ꎬ组成 １ 个混合样本ꎬ置于 －２０ ℃冰箱保存ꎮ
采用 ＣＴＡＢ 结合 Ｇｌａｓｓ Ｍｉｌｋ 法提取玉米基因组

ＤＮＡꎬ将新鲜材料的叶片剪碎ꎬ加到已放有钢珠的

２ ｍＬ 灭菌离心管中ꎬ液氮速冻ꎬ振荡粉碎叶片ꎮ 加

６５ ℃预热的 ＣＴＡＢ 提取液 ６００ ~ ７００ ｍＬꎬ迅速摇匀ꎻ
６５ ℃水浴锅水浴 １０ ~２０ ｍｉｎꎻ８０００ ｒ / ｍｉｎ 离心 １０ ｍｉｎꎬ
将上清液转到新的 １􀆰 ５ ｍＬ 的离心管中ꎮ 加入 ３ ~５ μＬ
Ｇｌａｓｓ Ｍｉｌｋ 和 ６００ μＬ ＤＮＡ Ｂｉｎｄｉｎｇ Ｂｕｆｆｅｒ (６ ｍｏｌ / Ｌ
ＮａＣｌ)ꎬ充分混匀ꎬ６５ ℃水浴 １５ ｍｉｎꎻ室温放置 ５ ｍｉｎ 后

４０００ ｒ / ｍｉｎ 离心 １ ｍｉｎꎬ弃上清液ꎻ加入 ５００ μＬ 无水乙

醇ꎬ洗涤ꎬ８０００ ｒ / ｍｉｎ 离心 １ ｍｉｎꎬ弃上清液ꎬ室温干燥ꎻ
加入 １００ μＬ ＴＥ(ｐＨ ７􀆰 ０)７０ ℃ 水浴 ５ ｍｉｎ 溶解基因

组 ＤＮＡꎬ离心后将上清液转移至新的离心管中ꎬ
－２０ ℃保存ꎮ 使用 Ｍｅｒｉｎｔｏｎ ＳＭＡ１０００ Ｎａｎｏｄｒｏｐ 分光

光度计检测 ＤＮＡ 浓度及纯度ꎬ保证 ＯＤ２６０ / ＯＤ２８０值≥
１􀆰 ８ꎬ浓度≥２０ ｎｇ / μＬꎬ同时分别取２ μＬ 进行琼脂糖凝

胶电泳检测基因组 ＤＮＡ 完整性ꎮ
１􀆰 ３􀆰 ２ 　 ＰＣＲ扩增与产物多重荧光检测　 采用 ２５ μＬ
的 ＰＣＲ 扩增反应体系ꎬ其中含 １０ × ＰＣＲ Ｂｕｆｆｅｒ (含
２ ｍｍｏｌ / Ｌ Ｍｇ２ ＋ )２􀆰 ５ μＬ、２􀆰 ５ ｍｍｏｌ / Ｌ ｄＮＴＰ ２ μＬ、５ Ｕ
Ｔａｑ 酶 ０􀆰 ２ μＬ、５ μｍｏｌ / Ｌ 正反向引物各 １ μＬꎬＤＮＡ 模

板 ２ μＬꎬ超纯水 １６􀆰 ３ μＬꎮ 取 ２０ μＬ ＲＯＸ５００ 内标加

入 ９８０ μＬ 去离子甲酰胺内ꎬ涡旋混匀ꎬ离心ꎬ按

１０ μＬ /孔分装至新的 ９６ 孔板内ꎬ取 １ ~ ２ μＬ ＰＣＲ 产

物对应的加入各孔中ꎬ３０００ ｒ / ｍｉｎ 离心 １ ｍｉｎꎻ于 ＰＣＲ
仪上 ９５ ℃变性 ５ ｍｉｎꎬ立即置于冰上ꎮ

在 ＡＢＩ ３７３０ＸＬ ＤＮＡ 遗传分析仪上进行荧光毛细

管电泳ꎻ５０ ｃｍ 毛细管ꎬ使用 ＰＯＰ７ 液体分离胶ꎬ１５ ｋＶ 预

电泳１８ ｓꎬ待毛细管洗涤完毕后ꎬ１５ ｋＶ 电泳２８ ｍｉｎꎮ 并

使用ＤＮＡ Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ Ｓｏｆｔｗａｒｅ 软件收集原始数据ꎮ 引物

和荧光标记、Ｔａｇ ＤＮＡ 聚合酶和 ｄＮＴＰ 等试剂购自上海

生工生物技术有限公司ꎬＰＯＰ７ 液体分离胶均购于美国

应用生物系统(Ａｐｐｌｉｅｄ Ｂｉｏｓｙｓｔｅｍｓ)中国代理公司ꎮ
１􀆰 ３􀆰 ３　 数据统计和分析方法　 利用 ＧｅｎｅＭａｐｐｅｒＶ３􀆰 ２
分析软件进行图像分析与数据收集ꎮ 利用 ＰｏｗｅｒＭａｒｋｅｒ
Ｖ３􀆰 ２５ 软件分析统计每对引物的等位基因个数、基因型

个数、等位基因频率和多态性信息量(ＰＩＣ)ꎬ标记系数

(ＭＩꎬｍａｒｋｅｒ ｉｎｄｅｘ )按公式 ＭＩ ＝ Ａｌｌｅｌｅ × ＰＩＣ 计算ꎬ
Ａｌｌｅｌｅ 为该引物的等位基因数ꎮ 利用 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ Ｖ２􀆰 ３􀆰 ４
软件进行类群划分ꎬ研究材料的类群个数通过 ΔＫ 确

定[８]ꎬ并且画出基于模型的群体遗传结构图ꎬ计算各自

交系的 Ｑ 值(第 ｉ 自交系其基因组变异源于第 ｋ 群体

的概率)ꎮ 利用 ＰｏｗｅｒＭａｒｋｅｒ Ｖ３􀆰 ２５ 软件计算各自交

系间的遗传相似系数(ＧＳꎬｇｅｎｅｔｉｃ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ)ꎬ并按照

非加权组平均法(ＵＰＧＭＡꎬｕｎｗｅｉｇｈｔ ｐａｉｒ ｇｒｏｕｐ ｍｅｔｈｏｄ
ｕｓｉｎｇ ａｒｉｔｈｍｅｔｉｃ ａｖｅｒａｇｅｓ)进行聚类分析并绘制 ２７０ 份

材料的亲缘关系树状图ꎮ

２　 结果与分析

２􀆰 １　 多重多色 ＳＳＲ 荧光标记分析

根据 ５０ 对 ＳＳＲ 标记引物扩增条件和目的片段大

小ꎬ分别进行两重、三重及四重组合(图 １)ꎬ分别用

ＴＥＴ、ＦＡＭ、ＨＥＸ 和 ＴＡＭＲＡ 荧光标记引物ꎬ图中 ＴＥＴ
(绿色)标记共 ３ 对引物ꎬ片段大小分别为 ８４􀆰 ３６ ｂｐ、
１２９􀆰 １１ ｂｐ 和 １６５􀆰 ６３ ｂｐꎻＦＡＭ(蓝色)标记共 ２ 对引

物ꎬ片段大小分别为 ９６􀆰 ９９ ｂｐ 和 １８６􀆰 ４０ ｂｐꎻＨＥＸ(黑
色)标记共 ２ 对引物ꎬ片段大小分别为 １２４􀆰 ０９ ｂｐ 和

１６１􀆰 ６６ ｂｐꎻＴＡＭＲＡ(红色)标记共 １ 对引物ꎬ片段大小

４２
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为 １６３􀆰 １５ ｂｐꎻ使用 ＲＯＸ５００(橙色)做为内标ꎬ片段大

小分别为 ７５ ｂｐ、１００ ｂｐ、１３９ ｂｐ、１５０ ｂｐ、１６０ ｂｐ 和２００ ｂｐ
等ꎮ 多重 ＰＣＲ 扩增条件与单重 ＰＣＲ 完全相同ꎮ ５０
对引物按照片段大小分为 ４ 组ꎬ其中 ｐｈｉ３３１８８８
(ＦＡＭ)、ｐｈｉ０２４(ＦＡＭ)和 ｕｍｃ１１４３(ＨＥＸ)等 ８ 对引

物为第 １ 组ꎬ ｕｍｃ１１２４ ( ＦＡＭ)、 ｐｈｉ１２７ ( ＦＡＭ) 和

ｎｃ１３３(ＦＡＭ)等 １４ 对引物为第 ２ 组ꎬｐｈｉ０１５(ＦＡＭ)、
ｐｈｉ０５３(ＦＡＭ)、ｐｈｉ０７９( ＦＡＭ)和 ｕｍｃ１２７７ ( ＦＡＭ)等

１５ 对引物为第 ３ 组ꎬｐｈｉ０５０(ＦＡＭ)、ｐｈｉ１１３(ＦＡＭ)和
ｐｈｉ０６５(ＦＡＭ)等 １３ 对引物为第 ４ 组(表 ３)ꎮ

图 １　 四重五色荧光 ＳＳＲ 标记检测图

Ｆｉｇ. １　 Ｔｈｅ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｆｏｕｒ￣ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｆｉｖｅ ｃｏｌｏｒｓ ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｔ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ

表 ３　 ５０ 对 ＳＳＲ 标记引物分组

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｇｒｏｕｐｉｎｇ ｏｆ ５０ ＳＳＲ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ

组合

Ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ
引物

Ｐｒｉｍｅｒ

扩增范围

Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ
ｒａｎｇｅ

标记荧光

Ｌａｂｅｌｅｄ
ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅ

组合

Ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ
引物

Ｐｒｉｍｅｒ

扩增范围

Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ
ｒａｎｇｅ

标记荧光

Ｌａｂｅｌｅｄ
ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅ

１—１ ｐｈｉ３３１８８８ ９５￣１０７ ＦＡＭ ３—１ ｕｍｃ１２７７ ２８０￣２８８ ＦＡＭ
１—１ ｐｈｉ０２４ １８２￣１９４ ＦＡＭ ３—２ ｐｈｉ０６４ １０９￣１４１ ＨＥＸ
１—２ ｕｍｃ１１４３ １１３￣１２８ ＨＥＸ ３—２ ｐｈｉ１１２ １６６￣１９２ ＨＥＸ
１—２ ｐｈｉ３０８７０７ １４９￣１７６ ＨＥＸ ３—２ ｐｈｉ０１１ ２３３￣２６６ ＨＥＸ
１—３ ｐｈｉ１２１ ８４￣８７ ＴＥＴ ３—２ ｐｈｉ１１５ ３２８￣３５２ ＨＥＸ
１—３ ｐｈｉ４２３７９６ １２３￣１３３ ＴＥＴ ３—３ ｐｈｉ３２８１７５ １２７￣１６８ ＴＥＴ
１—３ ｐｈｉ１０９１８８ １６０￣１８４ ＴＥＴ ３—３ ｕｍｃ１１５２ ２２６￣２４６ ＴＥＴ
１—４ ｐｈｉ２３３３７６ １６２￣１７７ ＴＡＭＲＡ ３—３ ｐｈｉ０５７ ３００￣３１２ ＴＥＴ
２—１ ｕｍｃ１１２４ １０７￣１１５ ＦＡＭ ３—３ ｐｈｉ４２０７０１ ３２６￣３４１ ＴＥＴ
２—１ ｐｈｉ１２７ １４９￣１６５ ＦＡＭ ３—４ ｕｍｃ１１５３ １３６￣１４８ ＴＡＭＲＡ
２—１ ｎｃ１３３ １９４￣１９７ ＦＡＭ ３—４ ｐｈｉ４４８８８０ ２０６￣２２７ ＴＡＭＲＡ
２—１ ｐｈｉ０２９ ３０４￣３１６ ＦＡＭ ３—４ ｐｈｉ０８５ ２７２￣２９７ ＴＡＭＲＡ
２—２ ｐｈｉ００６ １１９￣１３４ ＨＥＸ ４—１ ｐｈｉ０５０ １１３￣１２１ ＦＡＭ
２—２ ｐｈｉ１０２２２８ １６０￣１７２ ＨＥＸ ４—１ ｐｈｉ１１３ １５７￣３２９ ＦＡＭ
２—２ ｐｈｉ０５６ ２７５￣２９３ ＨＥＸ ４—１ ｐｈｉ０６５ ４３７￣４５７ ＦＡＭ
２—２ ｐｈｉ２２７５６２ ３４８￣３６３ ＨＥＸ ４—２ ｐｈｉ０５９ １２０￣１２６ ＨＥＸ
２—３ ｕｍｃ１０６１ １３１￣１４６ ＴＥＴ ４—２ ｐｈｉ１０８４１１ １４７￣１６７ ＨＥＸ
２—３ ｐｈｉ０４７ １６８￣１８３ ＴＥＴ ４—２ ｐｈｉ０８４ １８８￣１９７ ＨＥＸ
２—３ ｐｈｉ９６１００ ３０４￣３３２ ＴＥＴ ４—２ ｐｈｉ０４６ ２５０￣２６０ ＨＥＸ
２—３ ｐｈｉ０７２ ４５１￣４７１ ＴＥＴ ４—３ ｐｈｉ０８９ １３３￣１４９ ＴＥＴ
２—４ ｐｈｉ１１６ １８９￣２１０ ＴＡＭＲＡ ４—３ ｐｈｉ０２７ １７６￣１９６ ＴＥＴ
２—４ ｐｈｉ０４１ ２３４￣２５４ ＴＡＭＲＡ ４—３ ｐｈｉ０１４ ２３９￣２５７ ＴＥＴ
３—１ ｐｈｉ０１５ １１９￣１４３ ＦＡＭ ４—３ ｕｍｃ１１９６ ３１２￣３３０ ＴＥＴ
３—１ ｐｈｉ０５３ １９９￣２２７ ＦＡＭ ４—４ ｕｍｃ１３９９ １４６￣１６２ ＴＡＭＲＡ
３—１ ｐｈｉ０７９ ２１３￣２２８ ＦＡＭ ４—４ ｐｈｉ０８７ １８０￣２０７ ＴＡＭＲＡ

５２
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２􀆰 ２　 ２７０ 份玉米自交系遗传多样性分析

使用 ５０ 对 ＳＳＲ 引物对包括 １１ 份代表自交系在

内的 ２７０ 份玉米自交系进行荧光毛细管电泳扩增ꎬ共
检出 ２１４ 个等位基因变异ꎬ每对引物检测出 ２ ~ ８ 个

等位变异ꎬ平均每个位点 ４􀆰 ２８ 个ꎮ 片段大小在 ８４ ~
４７１ ｂｐ 之间ꎮ ５０ 对 ＳＳＲ 引物中 ｐｈｉ０６４ 和 ｐｈｉ０１５ 的

等位基因变异最丰富(８ 个)ꎻｎｃ１３３、ｐｈｉ０１４、ｐｈｉ０４６、

ｐｈｉ０５９、ｐｈｉ０８９、ｐｈｉ１２１ 和 ｐｈｉ１１５ 的等位变异频率最低

(２ 个)ꎮ ５０ 对 ＳＳＲ 引物的基因多态性指数(ｇｅｎｅ ｄｉｖｅｒ￣
ｓｉｔｙ)的变化范围在 ０􀆰 ０６ ~ ０􀆰 ８２ 之间ꎬ平均值为 ０􀆰 ５０ꎮ
每个 ＳＳＲ 的多态性信息量(ＰＩＣ)的变化为 ０􀆰 ０６ ~０􀆰 ８０ꎬ
平均多态性信息量为 ０􀆰 ４４ꎬ其中 ｎｃ１３３ 最小ꎬ为 ０􀆰 ０６ꎻ
ｐｈｉ０６４ 最大ꎬ为 ０􀆰 ８０ꎮ 标记指数 ＭＩ 范围在 ０􀆰 １２ ~６􀆰 ４１
之间ꎬ平均值为 ２􀆰 ０１ꎮ 具体信息见表 ４ꎮ

表 ４　 ５０ 对引物在 ２７０ 份自交系之间的扩增片段数目、等位基因数目、基因多样性、多态性信息量和标记指数

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ５０ ＳＳＲｓ ｌｏｃｉ ｉｎ ｔｈｅ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｂｉｎꎬａｌｌｅｌｅ ｎｕｍｂｅｒｓꎬＰＩＣ ｖａｌｕｅ ａｎｄ ＭＩ ｉｎ ２７０ ｍａｉｚｅ ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅｓ.

ＳＳＲ 引物

ＳＳＲ Ｐｒｉｍｅｒ
基因多样性

Ｇｅｎｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
等位基因数

Ａｌｌｅｌｅ Ｎｏ.
多态性信息含量

ＰＩＣ
标记指数

ＭＩ

ｎｃ１３３ ０􀆰 ０６ ２ ０􀆰 ０６ ０􀆰 １２

ｐｈｉ０１４ ０􀆰 １３ ２ ０􀆰 １２ ０􀆰 ２４

ｐｈｉ０８９ ０􀆰 １９ ２ ０􀆰 １７ ０􀆰 ３５

ｐｈｉ０５９ ０􀆰 ３８ ２ ０􀆰 ３１ ０􀆰 ６１

ｐｈｉ１１２ ０􀆰 １２ ６ ０􀆰 １１ ０􀆰 ６８

ｐｈｉ０４６ ０􀆰 ４９ ２ ０􀆰 ３７ ０􀆰 ７４

ｐｈｉ１２１ ０􀆰 ５０ ２ ０􀆰 ３７ ０􀆰 ７５

ｐｈｉ１１５ ０􀆰 ５０ ２ ０􀆰 ３７ ０􀆰 ７５

ｐｈｉ４２３７９６ ０􀆰 ３２ ３ ０􀆰 ３０ ０􀆰 ９０

ｐｈｉ０８７ ０􀆰 ２５ ４ ０􀆰 ２４ ０􀆰 ９５

ｕｍｃ１０６１ ０􀆰 ４６ ３ ０􀆰 ３６ １􀆰 ０９

ｐｈｉ１０８４１１ ０􀆰 ３２ ４ ０􀆰 ３０ １􀆰 １９

ｐｈｉ０７２ ０􀆰 ３２ ４ ０􀆰 ３１ １􀆰 ２３

ｐｈｉ０５０ ０􀆰 ４７ ３ ０􀆰 ４２ １􀆰 ２５

ｐｈｉ０８５ ０􀆰 ３７ ４ ０􀆰 ３４ １􀆰 ３７

ｐｈｉ２３３３７６ ０􀆰 ３８ ４ ０􀆰 ３５ １􀆰 ３９

ｕｍｃ１２７７ ０􀆰 ４５ ４ ０􀆰 ３７ １􀆰 ４９

ｕｍｃ１１４３ ０􀆰 ４５ ４ ０􀆰 ３８ １􀆰 ５２

ｐｈｉ０７９ ０􀆰 ５０ ４ ０􀆰 ３８ １􀆰 ５４

ｐｈｉ０５３ ０􀆰 ５９ ３ ０􀆰 ５１ １􀆰 ５４

ｐｈｉ０８４ ０􀆰 ５１ ４ ０􀆰 ３９ １􀆰 ５６

ｐｈｉ１０２２２８ ０􀆰 ５１ ４ ０􀆰 ４１ １􀆰 ６４

ｐｈｉ４４８８８０ ０􀆰 ５０ ４ ０􀆰 ４２ １􀆰 ６８

ｐｈｉ０２９ ０􀆰 ６３ ３ ０􀆰 ５６ １􀆰 ６９

ｕｍｃ１１２４ ０􀆰 ５５ ４ ０􀆰 ４４ １􀆰 ７８

ｐｈｉ１２７ ０􀆰 ５４ ４ ０􀆰 ４８ １􀆰 ９３

ｐｈｉ２２７５６２ ０􀆰 ４２ ５ ０􀆰 ４０ １􀆰 ９８

ｐｈｉ０１１ ０􀆰 ４２ ５ ０􀆰 ４０ １􀆰 ９８

ｕｍｃ１３９９ ０􀆰 ５１ ５ ０􀆰 ４１ ２􀆰 ０３

ｐｈｉ３３１８８８ ０􀆰 ５９ ４ ０􀆰 ５３ ２􀆰 １３

ｐｈｉ０６５ ０􀆰 ６１ ４ ０􀆰 ５４ ２􀆰 １４

ｐｈｉ０４７ ０􀆰 ５８ ４ ０􀆰 ５４ ２􀆰 １６

ｕｍｃ１１９６ ０􀆰 ６６ ４ ０􀆰 ５９ ２􀆰 ３７

ｐｈｉ１０９１８８ ０􀆰 ４８ ６ ０􀆰 ４１ ２􀆰 ４７

ｕｍｃ１１５３ ０􀆰 ６８ ４ ０􀆰 ６２ ２􀆰 ４８

６２
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表 ４(续)

ＳＳＲ 引物

ＳＳＲ Ｐｒｉｍｅｒ
基因多样性

Ｇｅｎｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
等位基因数

Ａｌｌｅｌｅ Ｎｏ.
多态性信息含量

ＰＩＣ
标记指数

ＭＩ

ｐｈｉ０２７ ０􀆰 ５６ ５ ０􀆰 ５０ ２􀆰 ５２

ｐｈｉ１１６ ０􀆰 ５９ ５ ０􀆰 ５１ ２􀆰 ５７

ｐｈｉ４２０７０１ ０􀆰 ５９ ５ ０􀆰 ５１ ２􀆰 ５７

ｐｈｉ０５６ ０􀆰 ６１ ５ ０􀆰 ５４ ２􀆰 ６８

ｐｈｉ１１３ ０􀆰 ６３ ５ ０􀆰 ５７ ２􀆰 ８３

ｐｈｉ０５７ ０􀆰 ５２ ６ ０􀆰 ４７ ２􀆰 ８３

ｐｈｉ３０８７０７ ０􀆰 ６４ ５ ０􀆰 ５８ ２􀆰 ８９

ｐｈｉ０２４ ０􀆰 ６６ ５ ０􀆰 ６０ ２􀆰 ９８

ｐｈｉ０４１ ０􀆰 ５５ ６ ０􀆰 ５０ ３􀆰 ０２

ｐｈｉ９６１００ ０􀆰 ６９ ５ ０􀆰 ６４ ３􀆰 ２１

ｐｈｉ３２８１７５ ０􀆰 ６３ ６ ０􀆰 ５６ ３􀆰 ３６

ｕｍｃ１１５２ ０􀆰 ６３ ６ ０􀆰 ５８ ３􀆰 ４６

ｐｈｉ００６ ０􀆰 ７８ ６ ０􀆰 ７４ ４􀆰 ４４

ｐｈｉ０１５ ０􀆰 ６７ ８ ０􀆰 ６１ ４􀆰 ８７

ｐｈｉ０６４ ０􀆰 ８２ ８ ０􀆰 ８０ ６􀆰 ４１

平均 Ｍｅａｎ ０􀆰 ５０ ４􀆰 ２８ ０􀆰 ４４ ２􀆰 ０１

２􀆰 ３　 ２７０ 份玉米自交系遗传结构分析及聚类分析

利用 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ２􀆰 ３􀆰 ４ 软件对 ２７０ 个玉米自交系

进行群体遗传结构分析ꎬ当类群数(Ｋ 值)在 １ ~ １０
之间变化(运行 ２０ 次)时ꎬΔＫ 值在 Ｋ ＝ ３ 时出现明

显峰值(图 ２)ꎬ表明 ２７０ 份(包含 １１ 份代表自交系)
自交系可以划分为 ３ 个类群ꎮ 根据各类群所含代表

自交系及所含样本的系谱信息确定 ３ 个类群分别为

ＮＳＳ￣１、ＮＳＳ￣２ 和 Ｒｅｉｄ 群(图 ３)ꎬ根据各类群属性比

率ꎬ即基于 ５０ 个 ＳＳＲ 标记所揭示的自交系的遗传

组分在各类群上的分布百分比ꎬ≥５０％ 的遗传组分

称为类群属性比率ꎬ < ５０％ 的遗传组分称为非类群

属性比率ꎬ其中 ７１ 份被划分到 ＮＳＳ￣１ 群ꎬ占样本总

数的 ２９􀆰 ３０％ꎬ以 Ｍｏ１７、黄早四、昌 ７￣２ 和齐 ３１９ 为代

表系ꎻ ７９ 份被划分到 ＮＳＳ￣２ 群ꎬ占 样 本 总 数 的

２９􀆰 ２６％ꎬ以 ＰＨ４ＣＶ 为代表系ꎻ８７ 份被划分到 ＳＳ 群ꎬ

占样本总数的 ３２􀆰 ２２％ꎬ以 ＰＨ６ＷＣ 为代表系ꎮ 另外ꎬ
剩余 ３３ 份样本分群不明确ꎬ占总数的 １２􀆰 ２２％ꎮ 部分

自交系的 Ｑ 矩阵及系谱来源信息见表 ５ꎮ

图 ２　 ΔＫ 的变化曲线图

图 ２　 Ｃｈａｎｇｅ ｃｕｒｖｅ ｉｎ ｔｈｅ ｌｏｇ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｄａｔａ
ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｕｃｃｅｓｓｉｖｅ Ｋ￣ｖａｌｕｅｓ(ΔＫ)

图 ３　 ２７０ 个玉米自交系群体的遗传结构

Ｆｉｇ. ３　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ２７０ ｍａｉｚｅ ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅｓ

７２
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表 ５　 部分自交系的 Ｑ 矩阵及数值化杂种优势群分析

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｑｍａｔｒｉｃｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｌｉｎｅｓ ａｎｄ ｔｈｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｎｕｍｅｒｉｃａｌ ｈｅｔｅｒｏｔｉｃ ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ｐａｒｔｉａｌ ｍａｉｚｅ ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅｓ

编号

Ｃｏｄｅ
ＮＳＳ１ ＮＳＳ２ ＳＳ

来源

Ｓｏｕｒｃｅ
原推测杂交群

Ｏｒｉｇｉｎａｌ ｈｙｂｒｉｄ ｇｒｏｕｐ

２７ ０􀆰 ００５ ０􀆰 ９９ ０􀆰 ００６ 自育自交系 ＮＳＳ

２９ ０􀆰 ００４ ０􀆰 ９８８ ０􀆰 ００８ 自育自交系 ＮＳＳ

３０ ０􀆰 ００４ ０􀆰 ９８９ ０􀆰 ００７ 自育自交系 ＮＳＳ

３２ ０􀆰 ００４ ０􀆰 ９８７ ０􀆰 ００９ 自育自交系 ＮＳＳ

３５ ０􀆰 ００４ ０􀆰 ９８８ ０􀆰 ００７ 自育自交系 ＮＳＳ

３６ ０􀆰 ００５ ０􀆰 ９９０ ０􀆰 ００６ 自育自交系 ＮＳＳ

３７ ０􀆰 ００４ ０􀆰 ９９１ ０􀆰 ００５ 自育自交系 ＮＳＳ

３８ ０􀆰 ００４ ０􀆰 ９９１ ０􀆰 ００５ 自育自交系 ＮＳＳ

４４ ０􀆰 ００４ ０􀆰 ９８７ ０􀆰 ００９ 自育自交系 ＮＳＳ

４５ ０􀆰 ００４ ０􀆰 ９８８ ０􀆰 ００８ 自育自交系 ＮＳＳ

４８ ０􀆰 ０１７ ０􀆰 ０１１ ０􀆰 ９７２ 自育自交系 ＳＳ

５１ ０􀆰 ００６ ０􀆰 ９８９ ０􀆰 ００５ 自育自交系 ＮＳＳ

５５ ０􀆰 ００６ ０􀆰 ９８９ ０􀆰 ００５ 自育自交系 ＮＳＳ

７４ ０􀆰 ００７ ０􀆰 ０６１ ０􀆰 ９３２ 自育自交系 ＮＳＳ

８６ ０􀆰 ００７ ０􀆰 ０２４ ０􀆰 ９６９ 自育自交系 ＳＳ

８７ ０􀆰 ００６ ０􀆰 ０４７ ０􀆰 ９４７ 自育自交系 ＳＳ

８８ ０􀆰 ００６ ０􀆰 ０２６ ０􀆰 ９６８ 自育自交系 ＳＳ

８９ ０􀆰 ０１９ ０􀆰 ０４２ ０􀆰 ９４０ 自育自交系 ＳＳ

１０７ ０􀆰 ９６４ ０􀆰 ０１８ ０􀆰 ０１８ 外引自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

１１４ ０􀆰 ０４１ ０􀆰 ００６ ０􀆰 ９５４ 自育自交系 ＳＳ

１１９ ０􀆰 ０１０ ０􀆰 ０３７ ０􀆰 ９５３ 自育自交系 ＳＳ

１２０ ０􀆰 ００７ ０􀆰 ００５ ０􀆰 ９８８ 自育自交系 ＳＳ

１３４ ０􀆰 ０４３ ０􀆰 ００６ ０􀆰 ９５２ 自育自交系 ＳＳ

１４１ ０􀆰 ００５ ０􀆰 ００６ ０􀆰 ９８９ 自育自交系 ＳＳ

１４３ ０􀆰 ０３１ ０􀆰 ０１０ ０􀆰 ９５９ 自育自交系 ＳＳ

１４４ ０􀆰 ００５ ０􀆰 ０１０ ０􀆰 ９８４ 自育自交系 ＳＳ

１６３ ０􀆰 ９５９ ０􀆰 ００９ ０􀆰 ０３２ 自育自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

１６７ ０􀆰 ９６６ ０􀆰 ０２２ ０􀆰 ０１２ 外引自交系 ｕｎｒｅｌａｔｅｄ

１９０ ０􀆰 ９５９ ０􀆰 ０１５ ０􀆰 ０２５ 外引自交系 ＮＳＳ

２０８ ０􀆰 ００９ ０􀆰 ００４ ０􀆰 ９８８ 自育自交系 ＳＳ

２２３ ０􀆰 ００５ ０􀆰 ００５ ０􀆰 ９９０ 外引自交系 ＳＳ

２􀆰 ４　 ２７０ 份自交系遗传距离聚类分析

利用 ＰｏｗｅｒＭａｒｋｅｒ Ｖ３􀆰 ２５ 软件分析 ２７０ 份参试

材料检测到的 ２１４ 个等位基因ꎬ根据代表自交系ꎬ将
２７０ 个材料划分为 ７ 个组群(图 ４)ꎬ即以 Ｍｏ１７ 为代

表的兰卡斯特群ꎬ包括 ９ 份样本ꎬ占样本总数的

３􀆰 ３３％ ꎻ以 ＰＨ６ＷＣ 为代表的 Ｒｅｉｄ 群ꎬ包括 １４４ 份ꎬ

占样本总数的 ５３􀆰 ３３％ ꎬ以齐 ３１９ 为代表代表的 ＰＢ
群ꎬ包括 ８ 份ꎬ占样本总数的 ２􀆰 ９６％ ꎻ以黄早四和昌

７￣２ 为代表的塘四平头群ꎬ包括 １４ 份样本ꎬ占样本

总数的 ５􀆰 １９％ ꎻ以 ＰＨ４ＣＶ 为代表的 ＰＨ４ＣＶ 群ꎬ包
括 ７１ 份样本ꎬ占样本总数的 ２６􀆰 ３０％ ꎮ 还有 ２４ 份材

料可以划分到 ２ 个未知群ꎬ占样本总数的 ８􀆰 ８９％ ꎮ

８２
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遗传距离 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ
图 ４　 ２７０ 份玉米自交系 ＳＳＲ 标记遗传距离聚类图

Ｆｉｇ. ４　 Ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ ２７０ ｍａｉｚｅ ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅｓ ｃｌｕｓｔｅｒｅｄ ｂｙ ＳＳＲｓ

９２
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２. ４　 类群划分不一致和系谱信息不明确的自交系

解析

根据材料培育、引进的来源以及育种经验ꎬ推
测 ２７０ 份样本的类群属性ꎬ但是也有部分样本类

群属性不明确ꎮ 本研究通过 ５０ 对均匀分布于玉

米染色体上的 ＳＳＲ 引物ꎬ对 ２７０ 份玉米自交系进

行聚类分析ꎬ在 Ｋ ＝ ３ 时ꎬ有 １７４ 份材料与推测类

群归属信息一致ꎬ有 ２７ 份材料与推测类群归属不

一致ꎬ４４ 份推测类群为不能确定的材料被划分到

相应的类群ꎬ２７ 份材料在聚类分析中与已知类群

不一致ꎬ１３ 份材料仍然不能确定其所属类群ꎮ 具

体信息见表 ６ꎮ

表 ６　 ２７０ 份玉米自交系推测归属类群和聚类归属类群

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｔｈｅ ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ｓｕｐｐｏｓｅｄ ａｎｄ ｃｌｕｓｔｅｒｅｄ ｆｏｒ ２７０ ｍａｉｚｅ ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅｓ

编号

Ｃｏｄｅ
类群

Ｇｒｏｕｐ
推测归属类群样本数

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓａｍｐｌｅ ｉｎ ｄｅｄｕｃｅｄ￣ｇｒｏｕｐｓ
聚类归属类群样本数

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓａｍｐｌｅ ｉｎ ｃｌｕｓｔｅｒ￣ｇｒｏｕｐｓ
一致归属类群样本数

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｃｏｎｓｉｓｔｅｎｔ ｓａｍｐｌｅｓ

１ ＮＳＳ(ＮＳＳ、ＳＰＴ / ＮＳＳ、ＳＰＴ) １００ １５１ ９１

２ ＳＳ(ＰＢ / ＳＳ、ＳＳ) １０７ ８７ ７５

３ ｕｎｒｅｌａｔｅｄ ５２ ２１ ８

３　 讨论

３􀆰 １　 方法论￣多重 ＳＳＲ 荧光标记法

刘晓鑫[９]首次提出运用 ＳＳＲ 荧光标记技术分析

玉米群体混合样本基因频率的方法ꎬ并利用此技术分

析了 ９６ 份国内外玉米地方群体的遗传多样性ꎬ同时

对多重 ＰＣＲ(ｍｕｌｔｉｐｌｅｘ ＰＣＲ)ＳＳＲ 荧光检测方法的效

率进行了验证ꎮ 此后ꎬ雍洪军等[１０] 应用此技术进行

了大量玉米自交系遗传多样性研究ꎬ且对群体结构进

行了分析ꎮ 王凤格等[１１] 对玉米数据库 ＭａｉｚｅＧＤＢ 上

公布的 １９００ 个玉米 ＳＳＲ 引物进行筛选ꎬ并建立了一

套适合于毛细管五色荧光检测系统的高通量多重

ＰＣＲ 复合扩增体系ꎮ 本研究将 ５０ 对 ＳＳＲ 引物中的

部分引物进行荧光标记ꎬ结合 Ｍ１３ 末端标记技术ꎬ
只需要荧光标记 Ｍ１３ 通用引物ꎬ特异性引物无需标

记ꎬ大大节约试验成本ꎮ 使用 ＡＢＩ ３７３０ＸＬ ＤＮＡ 分

析仪可分辨一个碱基的差异ꎬ并能完成同一泳道 ５
种荧光标记(包括内标)的检测ꎬ显著提高了检测的

准确性和效率ꎮ
虽然荧光 ＳＳＲ 标记毛细管电泳技术较 ＰＡＧＥ

凝胶电泳方法更灵敏、准确和高效ꎬ但是也会产生检

测噪音影响结果准确性ꎮ 我们前期首先通过对大量

玉米自交系的反复试验验证和综合分析ꎬ建立了包

含所有 ＳＳＲ 标记位点的标准 ｐａｎｅｌ 和 ｂｉｎꎻ其次ꎬ在每

板 ＰＣＲ 中均加入同一代表自交系和一个阴性对照ꎬ
分别排除噪音误差和试验中污染ꎻ最后ꎬ将代表自交

系的所有特异峰微调至 ｂｉｎ 的中心区域ꎬ按照调整后

的 ｂｉｎ 对待测样本进行判读ꎬ以排除判读误差ꎮ
３􀆰 ２　 自交系遗传结构分析

随着分子标记技术的快速发展ꎬ ＲＡＰＤ[１２]、

ＲＦＬＰ[１３￣１４]、ＡＦＬＰ 和 ＳＳＲ[１５￣１７] 标记分别被用来研究

玉米自交系的遗传多样性ꎬ经过大量试验证明ꎬＳＳＲ
标记最适合进行玉米种质的遗传多样性分析[１８￣２２]ꎮ
前人研究表明ꎬ模型结构聚类和遗传距离聚类法均

可用于玉米自交系间遗传差异的分析ꎬ并能把来源

不明的自交系划分到相应的类群ꎮ 针对两种聚类方

法的优劣ꎬ吴承来等[２] 详细评价了二者的适用性ꎬ
发现模型结构聚类法更适合于玉米自交系遗传关系

的研究ꎮ
张世煌[２３]提出两向分群育种策略ꎬ即杂种优势

群的划分尽量向两群靠拢最终归纳为 ＮＳＳ 和 ＳＳ 两

个杂种优势群ꎮ 近年来ꎬ大量针对国内玉米自交系

遗传多样性的分析也发现了类似的结果ꎬ如赵旭

等[２４]将 １０６ 份玉米自交系划分为 ６ 个杂种优势群ꎬ
合并后为 ＳＳ(旅大红骨、ＰＡ、Ｒｅｉｄ)和 ＮＳＳ(ＰＢ、四平

头、Ｌａｎｃａｓｔｅｒ)两大种质类群ꎮ 对于本研究而言ꎬ将
２７０ 份核心自交系看作未知材料ꎬ模型结构聚类中

ΔＫ 在 Ｋ ＝ ３ 时出现明显峰值ꎬ根据代表品系位置ꎬ
分别定义为 ＮＳＳ￣１、ＮＳＳ￣２ 和 Ｒｅｉｄ 群ꎮ 但是结合常

用代表自交系的位置和前人的研究结果ꎬ可以将

ＮＳＳ￣１ 和 ＮＳＳ￣２ 合并成一个 ＮＳＳ 类群ꎬ将 Ｒｅｉｄ 群归

为 ＳＳ 群ꎮ
３􀆰 ３　 自交系系谱数值化及应用

本研究中使用的自交系来源比较复杂ꎬ通过遗

传结构解析ꎬ可进一步对所研究的自交系进行数值

化分析ꎬ以明确其所属杂种优势类群ꎮ 有些材料系

谱来源比较清晰ꎬ如试验涉及的育种群体中 ７ 号、９
号、４３ 号、５１ 号自交系等为 ＰＨ６ＷＣ、ＰＨ４ＣＶ 的一些

派生系ꎬ以及国家玉米产业技术体系引进的自交系

如 １０７ 号、１６７ 号等自交系ꎬ通过分子标记对其杂种

０３
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优势群归属进行数值化分析ꎬ可明显地聚到相应的

类群中ꎬ在使用时可遵循“群内选系ꎬ群间组配”的

原则ꎬ有利于提高循环育种的效率ꎻ有些自交系尽管

来源清楚ꎬ如 １６３ 号和 １６４ 号自交系ꎬ但由于引入了

一些中间类型的自交系ꎬ或者来源不清的自交系ꎬ在
后代选择时ꎬ出现分离和变异ꎬ造成分子标记聚类时

与推断的类群不一致ꎬ有些处于中间类群ꎬ有些甚至

分到对向的类群中ꎬ对于这些自交系ꎬ可根据田间考

察的性状和分子标记的结果ꎬ慎重选择ꎬ通过近亲回

交继续向“两边推”ꎻ而对于一些优良杂交种选系ꎬ
如 １１１ 号、１１５ 号、２０１ 号等自交系ꎬ由于是 ＳＳ × ＮＳＳ
中间类型自交ꎬ后代选择过程中出现偏分离ꎬ所以部

分后代偏向于 ＳＳ 方向ꎬ部分后代偏向于 ＮＳＳ 方向ꎬ
还有部分为中间类型如 １１２ 号自交系ꎬ育种者对其

利用方向很难把握ꎬ通过分子标记数值化杂优类群

分析ꎬ可明确其利用方向ꎻ还有部分自交系ꎬ如 ５ 号、
２２ 号及 １３１ 号自交系ꎬ尽管系谱来源表明其为 ＳＳ
类型ꎬ但通过分子标记分析ꎬ其归属于 ＮＳＳ 杂种优

势群ꎬ有可能在引入过程中标识出错ꎬ窜粉或者取样

出现问题ꎬ对于这些种质材料ꎬ可根据数值化杂种优

势分析的结果以及其田间性状表现ꎬ选择所需要的

性状进行利用ꎬ与现有类群的骨干自交系进行组配

基础材料选系或者组配杂交组合ꎮ

４　 结论

应用 ＳＳＲ 标记对 ２７０ 份玉米自交系的遗传多

样性进行分析ꎬ通过模型聚类和遗传距离聚类综合

分析ꎬ可对 ２７０ 份玉米自交系进行较准确的类群划

分ꎬＳＳＲ 引物部分荧光标记结合 Ｍ１３ 末端标记技术

可大大节约试验成本ꎬ并且能够有效的提高检测效

率和准确性ꎮ 通过分子标记进行数值化杂种优势群

分析ꎬ可进一步明确所用种质资源的杂优类群利用

方向ꎬ为玉米新种质的创制和玉米新品种的选育提

供理论依据ꎮ
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