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摘要：随着中国糯玉米产业的蓬勃发展，每年通过审定的糯玉米品种逐渐增多，为了解其育成品种的遗传多样性和亲缘

关系，本研究以 308 个糯玉米审定品种为材料，利用 SSR 标记从审定年份和适宜种植区 2 个角度分析近年来糯玉米审定品种

遗传多样性特点和发展趋势。结果表明，308 份糯玉米审定品种在 40 个 SSR 标记上共检测出 529 个等位基因、1480 种基因

型，PIC 变幅为 0.226~0.890，平均为 0.684。从审定时间看，各年份间审定品种的遗传多样性指数波动不大，其中 2015 年审定

品种的遗传多样性最高，为 0.720。从适宜种植区看，西南区审定品种的 PIC 值最高，遗传距离分析表明西南区和另外 3 个适

宜种植区有着最远的遗传距离，平均为 0.0217；聚类分析结果显示，西南区部分品种聚集为一组，表现出一定的地域特色。聚

类分组中以京科糯 2000 为代表的第Ⅲ组品种数目最多（122 个，东南区占比 59.0%），且在主坐标图中独立分布，表明优良品

种的出现及其杂优模式的推广能够丰富和拓宽品种的遗传多样性，为糯玉米新品种改良提供导向作用的同时推动糯玉米产业

的发展。 
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Abstract：With the vigorous development of China′s waxy maize industry，more and more waxy maize 
varieties have been approved each year. In this study，308 approved waxy maize hybrids were used as materials to 
analyze by SSR markers the genetic diversity and genetic relationship of waxy maize hybrids from the aspects of 
year and suitable planting area. The results showed that a total of 529 alleles or 1480 genotypes were detected on 
40 SSR markers in the 308 waxy maize varieties，and the PIC range was 0.226-0.890，with an average of 0.684. 
From the perspective of approval time，the genetic diversity index of approved varieties fluctuated little from year 
to year，and the highest genetic diversity of approved varieties appeared in 2015（0.720）. From the perspective 
of suitable planting area，the PIC index of varieties in Southwest area was the highest，and the genetic distance 
between the varieties in Southwest area and those in other planting areas was the farthest，with an average of 
0.0217. The results of cluster analysis showed that some varieties in Southwest area were clustered into a group，
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presenting certain regional characteristics. Among these cluster groups，Group III represented by Jing Kenuo 
2000 had the largest number of varieties（122，accounting for 59.0% in Southeast area），and was distributed 
independently in the main coordinate map，which showed that the emergence of excellent varieties and the 
promotion of hetero-excellent model can enrich and broaden the genetic diversity of varieties. This would provide 
guidance for the improvement of new waxy maize varieties，and promote the development of waxy maize industry.

Key words：waxy maize；approved varieties；SSR markers；genetic diversity

良提供基础。王玉民等［14］利用 SSR 标记对 35 份

糯玉米自交系和 5 份普通玉米进行了遗传多样性分

析，并将其划分为 4 个类群，与可追踪的系谱信息

基本一致。卢媛等［15］利用 SNP（Single nucleotide 
polymorphism）标记分析了糯玉米种质遗传多样

性，将 49 份自交系划分为 5 个类群，明确了其亲缘

关系。

相较于糯玉米自交系和农家种而言，糯玉米审

定品种的遗传多样性研究则鲜有发表。本研究利

用 40 个 SSR 标记从审定年份和适宜种植区两个角

度对近 10 年来糯玉米审定品种进行遗传多样性分

析，以期了解中国糯玉米审定品种近 10 年来的遗传

多样性演变、品种间亲缘关系、发展趋势和存在的问

题，可为中国糯玉米审定品种的管理提供理论依据，

同时也为糯玉米新品种改良和育种策略创新提供 
参考。

1　材料与方法

1.1　试验材料

供试材料包括 2012-2019 年通过国家或各省区

（市）审定糯玉米品种 300 个，国家鲜食糯玉米组区

域试验的对照品种 3 个（苏玉糯 2 号、渝糯 7 号、苏

玉糯 5 号）和大面积推广的品种 5 个（郑黄糯 2 号、

彩糯 1 号、京科糯 123、京科糯 120、京科糯 2000），
共计 308 个审定品种；参照 2018 年国家鲜食玉米

品种区域试验的适宜种植区划分，根据各个品种的

审定省份、适宜种植区域等信息将其划分至相应的

适宜种植区，详情见表 1。
1.2　试验方法

1.2.1 基因组DNA提取　供试样品采用改良 CTAB 
法［16］提取 DNA，用 NanoDrop 2000（Thermo Scientific）
紫外分光光度计测定质量和浓度，并根据测量值将

DNA 原液浓度稀释至 200 ng/µL。
1.2.2 SSR 标记选择　本研究选用的 40 个 SSR
标记均来自农业部颁布的《玉米品种鉴定技术规

程 SSR 标记法》（NY/T 1432—2014），引物信息见 
文献［17］。

玉米作为中国种植面积最大、总产量最高的作

物，是目前粮食增产的主力军，在中国农业生产中占

有十分重要的地位［1-2］。糯玉米又称蜡质玉米，在

中国有着悠久的种植历史，由于 waxy 基因突变使

得籽粒中的淀粉几乎全部为支链淀粉，可在乳熟期

收获果穗用以鲜食。糯玉米具有很高的经济价值，

其籽粒中含有丰富的蛋白质、脂肪、维生素等营养物

质，营养成分含量远高于普通玉米，2000 年开始作

为鲜食玉米纳入国家玉米品种管理，随着国民经济

的发展，逐渐成为种植面积最大的非设施蔬菜作物，

至 2016 年中国糯玉米种植面积已成世界之最且还

在不断增长［3-4］。

糯玉米审定品种是经过品种区域试验和生产试

验，并通过审定，在其推荐种植区域可以推广种植

的品种［5］，代表了当前糯玉米的育种水平和近年来

糯玉米的育种动态。2011-2015 年，随着中国经济

的快速发展以及二三线市场的开拓，糯玉米市场需

求量和出口量持续增加，其种植面积由 500000 hm2

增长到 800000 hm2［4］；2016 年农业部发布《关于全

国种植业结构调整规划（2016-2020 年）》，其中明确

指出“调减籽粒玉米，扩大青贮玉米，适当发展鲜食

玉米”［6］；使得鲜食玉米产业获得育种家越来越多

的关注和重视，参加区试和通过审定的杂交种数量

也逐渐增多。通过对糯玉米审定品种进行遗传多

样性分析可以直观地了解其育种现状，对今后糯玉

米品种改良和杂优模式创新有重要指导作用。SSR
（Simple sequence repeats）标记以其快速、简便、多态

性丰富、高重复性等优点被广泛应用于玉米、水稻、

小麦等作物的遗传多样性分析和指纹图谱构建［7-9］， 
是目前发展最为成熟的分子标记之一，并有相应的

标准作为支持［10］，能够全面反映供试材料的遗传

多样性情况。前人关于糯玉米的遗传多样性研究

多与自交系和农家种有关，尤其是核心种质［11-15］。 
王慧等［13］从品质性状和 SSR 标记 2 个角度对糯玉

米的遗传多样性进行了分析，发现 165 份糯玉米农

家品种和自交系具有丰富的品质性状变异和 SSR
标记遗传多样性，可以为糯玉米杂交利用和遗传改
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1.2.3 PCR 扩增及荧光毛细管电泳检测　PCR 扩

增反应体系为 20 µL，其中 DNA 模板 2µL，2×Taq 
Plus Master Mix 10 µL，引物 0.25 µL。PCR 扩增反应程

序为 94 ℃预变性 5 min；94 ℃变性 40 s，60 ℃退火 35 s，
72 ℃延伸 45 s，共 35个循环；72 ℃延伸 5 min，4 ℃保存。

PCR 产物在毛细管荧光电泳系统 ABI3730XL 
DNA 分析仪上检测。采用 10 重 PCR 产物电泳检

测的方法，将 10 对 PCR 产物进行混合后，取 2 µL
于 96 孔电泳板中，加入 10 µL 去离子甲酰胺、0.2 µL 
GS3730-500 分子量内标，95 ℃变性 5 min，离心后置于

ABI3730XL DNA 分析仪上进行荧光毛细管电泳。

1.3　数据分析

采用 ABI3730XL DNA 分析仪上自带的 Data 
Collection V1.0 软件收集电泳后原始数据并形成

FSA 文件。通过 SSR Analyser V1.2.4 指纹分析器［18］ 

对 FSA 文件进行基因分型分析［17］。使用 PowerMarker 
V3.25 软件［19］对基因型数据统计不同样品组合的等

位基因数、基因型数、杂合度和多态信息含量（PIC，

polymorphism information content）等信息，同时计算

品种间的遗传距离，得到非加权组平均法（UPGMA，

unweighted Pair-group method with arithmetic means）
聚类结果。用 EvolView V2.0 软件［20］对聚类结

果修饰得到 UPGMA 系统发生树图。基于 Nei′s 
1973 遗传距离矩阵，选用 MVSP V3.13 软件对 308
份糯玉米品种进行主成分分析（PCA，principal 
components analysis）并绘制 PCA 图。按年份分组

统计时，对通过多次审定的品种，其时间归属按其

通过国家审定的年份为准。按适宜种植区分组统

计时，其地域归属同样按其获得国家审定的分区 
为准。

2　结果与分析

2.1　糯玉米审定品种 40 个 SSR 标记多态性分析

308 个糯玉米审定品种的 40 个 SSR 标记数

据共检测出 529 个等位基因、1480 种基因型，平

均每个 SSR 标记包含 13.225 个等位基因、37 种

基因型。不同 SSR 标记的 PIC 值差异较大，波动

区 间 为 0.226~0.890，平 均 为 0.684，其 中 >0.5 的

高多态标记有 36 个，占全部标记的 90%，说明本

研究所选 SSR 标记具有较高的多态性，可有效反

映 308 个糯玉米审定品种的遗传多样性信息。分

析 40 个 SSR 位点的等位基因和 PIC 值具体情

况（图 1），位点 P04 检测到的等位基因数目最多，

为 30 个，其 PIC 值为 0.796；P21 和 P38 位点检测

到的等位基因数目最少，均为 3 个，其 PIC 值分

别为 0.305 和 0.226。从整体来看，等位基因数目

与其相应的 PIC 值并不是线性关系，部分位点如

P14 和 P26 等位基因数目较少但表现出很高的多 
态性。

2.2　不同年份间的遗传多样性分析

按年份将 300 个糯玉米审定品种分成 8 组，分

析各组品种的遗传多样性差异（表 2）。总等位基

因和总基因型数目的变化范围分别为 246~405 和

272~808，PIC 值变化区间为 0.646~0.690，平均杂

合度介于 0.648~0.700 之间，基因多样性在 0.684~ 
0.720 范围内变化，其中 2012 年的基因多样性最低，

2015 年最高。整体而言，不同年份间遗传多样性趋

于平稳，只存在微小波动。

2.3　不同适宜种植区的遗传多样性分析

根据 300 个审定品种的审定省份和推荐种植区

域等信息将其划入到相应的适宜种植区，分析 4 个

适宜种植区的遗传多样性特点（表 3）。对于总等位

基因和总基因型，数量最大均是东南区，数量最小均

是黄淮海区。对于 PIC 值和基因多样性，最高均是

西南区，最低均是黄淮海区。就平均杂合度而言，西

南区和东南区都表现出了最高值。总体来说 4 个适

宜种植区内审定品种的 PIC 值、平均杂合度和基因

多样性差异较小。

表 1　审定品种信息表
Table 1　Information of approved varieties

适宜种植区

Suitable planting area
审定区域及数量

Authority of approval and number of approved varieties
总计

Total

东华北 Northeast 国家 5 个，黑龙江 4 个，吉林 19 个，辽宁 11 个，内蒙古 6 个，新疆 2 个，山西 4 个，甘肃 19 个，宁夏 6 个 76

黄淮海 Huang-Huai-Hai 国家 14 个，北京 5 个，河北 12 个，山东 7 个，陕西 4 个，天津 6 个 48

西南 Southwest 国家 5 个，贵州 15 个，四川 6 个，云南 8 个，重庆 14 个，湖南 3 个 51

东南 Southeast 国家 20 个，安徽 1 个，福建 8 个，广东 21 个，广西 51 个，江苏 6 个，江西 7 个，上海 11 个，浙江 8 个 133
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图 1　308 份糯玉米审定品种的 40 个 SSR 位点等位基因和 PIC 指数变化图
Fig. 1　Variation of alleles number and PIC index of 40 SSR loci based on 308 approved waxy maize varieties

表 2　300 个糯玉米审定品种不同年份间遗传多样性
Table 2　Genetic diversity of 300 waxy maize varieties in different years

年份

Year

品种数目

Number of 
varieties

总等位基因数

Total allele 
number

总基因型数

Total genotype 
number

PIC 值

PIC index

平均杂合度

Average 
heterozygosity

基因多样性

Gene diversity

2012 54 339 611 0.648 0.666 0.684

2013 36 347 585 0.687 0.681 0.719

2014 31 342 560 0.682 0.648 0.712

2015 35 329 568 0.690 0.686 0.720

2016 33 325 496 0.653 0.680 0.691

2017 68 405 808 0.689 0.663 0.719

2018 33 292 470 0.646 0.660 0.685

2019 10 246 272 0.668 0.700 0.701

表 3　300 个糯玉米审定品种不同适宜种植区间遗传多样性
Table 3　Genetic diversity of 300 waxy maize varieties in different suitable planting areas

适宜种植区

Suitable planting area

品种数目

Number of 
varieties

总等位基因数

Total allele 
number

总基因型数

Total genotype 
number

PIC 值

PIC index

平均杂合度

Average 
heterozygosity

基因多样性

Gene diversity

东华北 Northeast 75 367 762 0.670 0.668 0.704

黄淮海 Huang-Huai-Hai 43 311 546 0.653 0.663 0.691

西南 Southwest 50 372 697 0.686 0.672 0.714

东南 Southeast 132 429 994 0.676 0.672 0.709

分析 300 个审定品种在不同适宜种植区之间的

遗传距离（表 4），西南区与另外 3 个适宜种植区都
有着最远的遗传距离，平均为 0.0217。黄淮海区和

东华北区遗传距离最近，其次为东南区和东华北区。
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表 4　300 份糯玉米审定品种不同适宜种植区间遗传距离
Table 4　Genetic distance of 300 waxy maize varieties between different suitable planting areas

适宜种植区

Suitable planting area
东华北

Northeast
黄淮海

Huang-Huai-Hai
西南

Southwest
东南

Southeast

黄淮海 Huang-Huai-Hai 0.0079 — — —

西南 Southwest 0.0205 0.0260 — —

东南 Southeast 0.0123 0.0147 0.0186 —

2.4　聚类分析和主成分分析

对 308 个糯玉米审定品种进行聚类分析（图 2A），

第Ⅰ组包含以郑黄糯 2 号和彩糯 1 号为代表的 45
个品种，4 个区占比均匀，东华北区的审定品种偏多

占 35.6%。第Ⅱ组以渝糯 7 号为代表，共有 22 个品

种，以西南区为主（占 86.4%）且不含黄淮海区。以

京科糯 2000 为代表的第Ⅲ组品种数目最多，有 122
个，其中东南区审定品种数量最多占该组的 59.0%，

其次是黄淮海区和东华北区均占 18.0%，最少的是

西南区占 4.9%。第Ⅳ组和第Ⅴ组内品种数量相近，

分别为 62 个和 57 个，其中第Ⅳ组的代表品种为苏

玉糯 2 号、苏玉糯 5 号和京科糯 123，组内品种以东

华北区和东南区为主；第Ⅴ组参照品种为粤彩糯 2
号，其品种主要来自东南区（占 50.9%）且不含黄淮 
海区。

对 308个糯玉米审定品种进行主成分分析（图2B），
主成分 1、2 的贡献率分别为 45.86% 和 11.44%。5
个组的品种各自占据着主成分坐标图的相应位置，

第Ⅰ组品种主要分布在散点图的第 1 象限，第Ⅱ组

品种主要分布在第 1、4 象限，第Ⅲ组品种主要分布

在第 2、3 象限，第Ⅳ组品种主要分布在第 3、4 象限，

第Ⅴ组品种主要分布在第 1、4 象限，其中第Ⅲ组覆

盖区域与其他组重叠最少，证明了第Ⅲ组审定品种

与其他组的亲缘关系较远。

3　讨论

本研究利用 40 个 SSR 标记对 308 个糯玉米审

定品种进行遗传多样性分析，涵盖了 2012-2019 年

我国通过审定的糯玉米品种，较全面地展示了近年

来糯玉米审定品种的遗传多样性，在一定程度上能

够反映现阶段糯玉米的选育特点。通过对比不同年

份间审定品种数目和等位基因型数目之间的关系发

现，随着审定品种数量的增加，相应的等位基因和

基因型数目也随之提高，但就 PIC 值、平均杂合度

和基因多样性这 3 个指标而言，2012-2019 年各年

图 2　308 份糯玉米审定品种 SSR 标记系统发生树图（A） 
及聚类组群主成分图（B）

Fig. 2　Phylogenetic tree（A） and cluster group principal 
component analysis（B） of 308 waxy maize varieties
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份间糯玉米审定品种遗传多样性指数无较大波动，

说明近年来糯玉米品种选育所利用的的遗传种质

资源已趋于稳定。同王凤格等［21］2004-2009 年 328
个玉米品种的研究结果相比，本研究所用供试材料

在等位变异范围、等位基因型数目和 PIC 值等方面

均有所提高，说明随着我国玉米育种技术和杂优模

式的不断发展，我国糯玉米选育品种的遗传变异和

遗传多样性也逐渐丰富。与易红梅等［22］2014-2019
年鲜食区试组的研究结果相比，本研究所选材料的

PIC 值和基因多样性偏低，可能是因为鲜食玉米组

包含了甜玉米和糯玉米，且甜玉米和糯玉米两者间

有较远的遗传距离［12］，在一定程度上丰富了鲜食玉

米组区试样品的遗传多样性。

全国农业技术推广服务中心品种管理处于 2008
年对鲜食玉米品种区域试验进行改革完善，将中国

糯玉米的种植划分为 4 个适宜种植区［3］。从适宜

种植区的角度分析能够更好地了解近年来糯玉米

审定品种的遗传多样性地域特点。比较各适宜种

植区审定品种的遗传多样性发现，西南区表现出最

高的基因多样性，该区审定品种和其他适宜种植区

的遗传距离最远且聚类分析结果集中，说明该区审

定品种表现出显著的遗传特异性，可能是由于西南

玉米种植区有近 90% 的土地位于丘陵山地和高原，

属于典型的立体气候［23］，使得该种植区的糯玉米

育种模式所利用的种质受到一定的限制从而产生

遗传分化现象；地理跨度大且气候复杂导致耕作栽

培方式繁杂，也间接推高了对种植品种多样性的要 
求［24］。姚坚强等［25］、鲍坚东［26］通过对中国糯玉米

种质资源 waxy 基因的遗传多样性研究也发现，西

南地区糯玉米种质资源与其他地区糯玉米种质资源

的 waxy 基因没有发生过交换，两者独立起源并有

着相互隔离的地理分布，这表明本研究部分西南地

区糯玉米审定品种的遗传分化现象可能也与西南本

地种质资源的集中利用有关。

本研究在聚类分析加入代表品种的目的是定位

供试材料的杂优模式，而同时使用聚类分析和主成

分分析两种统计方法的目的一是相互验证分析结

果，二是从多个角度描述供试材料间的亲缘关系远

近。以聚类分组中第Ⅲ组为例，首先，从图 2 观察该

组代表品种京科糯 2000 的位置，不仅位于系统发

生树第Ⅲ组的根部，而且处于 PCA 图的最左侧前端

位置，说明京科糯 2000 是该聚类分组的基础或核

心。京科糯 2000 的杂优模式是胚乳“硬质型 × 软

质型”［27］，结合品种来源信息综合推断第Ⅲ组的大

部分品种采用了相似的杂优模式。其次，第Ⅲ组在

PCA 图中的分布相对独立，说明该组品种选育时所

用种质材料的遗传背景与其他组较远，从而导致其

杂优模式与其他组有很大的差异，进而验证“京科

糯 2000 创新了糯玉米杂优模式”［27］的观点。最后，

第Ⅲ组包含品种数量最多，说明随着京科糯 2000 的

育成和推广，其相应的杂优模式也受到越来越多的

育种家和育种单位研究和借鉴，极大地丰富和拓宽

了糯玉米种质资源和种质基础，同时推动了糯玉米

产业的发展进程，为糯玉米新品种的选育提供了导

向作用。

本研究利用 SSR 标记分析近年来糯玉米审定

品种的遗传多样性，发现年度间 PIC 值、平均杂合

度和基因多样性波动不大，但与 10 年前相比有所提

高。比较各个适宜种植区遗传多样性特点发现西南

地区糯玉米审定品种表现出一定的特异性，对西南

地区糯玉米种质、地方品种的发掘和利用与中国糯

玉米的进一步改良有重大意义；聚类分析和主成分

分析的相互结合表明，京科糯 2000 等优良品种的

选育对中国糯玉米育种进程有推动作用，但在充分

利用现有优良品种育种模式的同时开发新的杂优模

式，也是需要深入研究的课题。
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