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　　摘要：收集具有丰富遗传多样性的种质资源是玉米育种的前提，通过对资源进行杂种优势群的划分可以显著提高
育种效率。本研究利用１３５对ＩｎＤｅｌ分布在玉米１０条染色体上的分子标记引物，系统分析了４９１份玉米自交系的遗
传多样性，结果显示标记多态性信息量变化范围为０．２５５～０．６７８。通过计算遗传相似值（ＧＳ），上述材料被划分成８
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　　杂种优势是指２个遗传组成不同的生物体杂交后的杂种
一代在生长势、生活力、抗逆性、产量及品质等方面优于双亲

的现象。利用杂种优势获得总体性状优于亲本的杂交种是现

代育种的重要手段之一。而杂种优势群集中了大量有利基

因，群间自交系杂交时往往可以获得较大的杂种优势。因此，

杂种优势群的划分有助于自交系改良和杂交种选配，对杂交

育种具有重要意义。

玉米是典型的异交作物，杂种优势明显。玉米中最早的

一对杂种优势模式是 Ｒｅｉｄ×Ｌａｎｃａｓｔｅｒ，２００３年，Ｈａｌｌａｕｅｒ提出
了ＢＳＳＳ－Ｔｕｘｐｅｎｏ和ｎｏｎ－ＢＳＳＳ－ｎｏｎ－Ｔｕｘｐｅｎｏ两个杂种优
势列（ＨｅｔｅｒｏｔｉｃＡｌｉｇｎｍｅｎｔ）的概念，又称 ＳＳ和 ＮＳＳ群［１］，这一

模式大大促进了玉米种质的扩增、改良和创新，得到了广泛应

用。根据系谱关系和配合力等，王懿波等将我国玉米主要种

质划分为五大杂种优势群：改良Ｒｅｉｄ、Ｌａｎｃａｓｔｅｒ、四平头、旅大
红骨以及其他杂种优势群［２］。分子标记的发展为玉米杂种

优势群的划分提供了新的工具。利用 ＲＦＬＰ和 ＳＳＲ标记，袁
力行等将供试材料划分为四平头、旅大红骨、ＬＳＣ、ＢＳＳＳ和ＰＡ
等５个类群，划分结果与系谱分析基本一致［３］。利用 ＳＳＲ标

记对玉米自交系进行分析，大多将其划分为６～８个杂种优
势群［４－６］。

ＩｎＤｅｌ标记是新一代共显性遗传标记，具有数量多、扩增
产物稳定和易于检测等优点。本研究利用笔者所在研究室开

发的１３５个ＩｎＤｅｌ标记分析了４９１份玉米自交系的遗传多样
性，并进行了杂种优势群划分，以期为这些材料的高效利用提

供理论基础。

１　材料与方法

１．１　供试材料
所用材料为４９１份玉米自交系，包括 Ｘ１７８、Ｑ３１９、Ｐ１３８、

昌７－２、黄早四、Ｍｏ１７、Ｂ７３、郑５８等标准测验种。２０１４年种
植于南京市蔬菜科学研究所试验地，每株系种植１行，行长
２ｍ，行宽４０ｃｍ，每行播种１０粒。
１．２　玉米ＩｎＤｅｌ的发掘与标记开发

根据Ｒｏｍａｙ等开发的ＳＮＰ标记［７］，在多态位点附近与玉

米Ｂ７３基因组序列（ｖ３）比对，利用 Ｐｒｉｍｅｒ３［８］设计引物。通
过电子ＰＣＲ的策略在 Ｍｏ１７、Ｂ７３、郑５８、昌７－２间进行模拟
ＰＣＲ扩增，进一步通过 ｃＰＣＲ软件（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．
ｎｉｈ．ｇｏｖ／ｐｒｏｊｅｃｔｓ／ｅ－ｐｃｒ／）分析标记位点的多态性，模拟中碱
基错配值 Ｍｉｓｍａｔｃｈ≤３ｂｐ，电子多态性筛选的候选多态性位
点即可能存在１个 ＩｎＤｅｌ［９］。利用该引物即可作为 ＩｎＤｅｌ标
记用于该位点的基因型检测。

１．３　基因型检测
将所有自交系单株取样，植物叶片用低温真空干燥仪干
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燥后，采用 Ｋａｒｒｏｔｅｎ植物基因组 ＤＮＡ提取试剂盒抽提 ＤＮＡ，
具体步骤详见试剂盒说明书。ＤＮＡ加适量 ＴＥ溶解后，４℃
或－２０℃贮藏待用。ＰＣＲ反应体系为２５μＬ，包含５ｐｍｏｌ两
侧引物，２．５μＬ１０×ｂｕｆｆｅｒ，１．２５ｎｍｏｌｄＮＴＰ，１ＵＴａｑ聚合酶
和４０ｎｇ模板ＤＮＡ。扩增程序为９４℃预变性３ｍｉｎ，然后进
入扩增循环：９４℃３０ｓ，５５℃或６０℃ ３０ｓ，７２℃ ４０ｓ，３５个
循环；７２℃反应５ｍｉｎ。扩增产物在２％琼脂糖凝胶上电泳分
离，溴化乙锭显色，凝胶成像仪上观察、照相并记录。

１．４　聚类分析
筛选扩增单一条带的引物对４９１份玉米材料进行检测，

比较不同材料里面的带型差异。ＩｎＤｅｌ标记位点的多态性信
息量（ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｃｏｎｔｅｎｔ，ＰＩＣ）利用公式 ＰＩＣ＝
１－∑Ｐ２ｉ计算，Ｐｉ为ｉ位点的基因频率。自交系的遗传相似

值（ｇｅｎｅｔｉｃｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ，ＧＳ）由简单相配系数（ｓｉｍｐｌｅｍａｔｃｈｉｎｇ
ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ，ＳＭ）计算：ＧＳ＝ｍ／（ｍ＋ｎ），ｍ表示基因型间共有
条带的数目，ｎ表示基因型间有差异的条带数目。利用Ｔａｓｓｅｌ
５．０软件（ｗｗｗ．ｍａｉｚｅｇｅｎｅｔｉｃｓ．ｎｅｔ／ｔａｓｓｅｌ），根据自交系标记遗
传相似矩阵，通过ＵＰＧＭＡ（ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄｐａｉｒｇｒｏｕｐｍｅｔｈｏｄ）方法
进行遗传距离聚类分析。

２　结果与分析

２．１　ＩｎＤｅｌ的发掘及多态性分子标记的开发
根据Ｂ７３和Ｍｏ１７的测序信息，共开发１３５对引物，分别位

于玉米的１０条染色体上，平均每条染色体１２．２个标记（图
１）。这些标记在４９１份玉米材料中的多态性信息量变化范围
为０．２５５～０．６７８，平均０．４８９，其中ＩＤ１９６最大，ＨＧ２０最小（表１）。

表１　１３５对ＩｎＤｅｌ引物在４９１份玉米材料中检测到的多态性信息含量（ＰＩＣ）

标记 ＰＩＣ 标记 ＰＩＣ 标记 ＰＩＣ 标记 ＰＩＣ 标记 ＰＩＣ 标记 ＰＩＣ 标记 ＰＩＣ 标记 ＰＩＣ
ＨＧ０１ ０．５０３ ＩＤ０１７ ０．６５６ ＩＤ０６０ ０．４９６ ＩＤ０９７ ０．３９１ ＩＤ１４１ ０．４８２ ＩＤ１８５ ０．４８１ ＪＡＡＳ２７１１ ０．４３５ ＪＡＡＳ２７８２ ０．４６５
ＨＧ０７ ０．６０５ ＩＤ０１８ ０．５２２ ＩＤ０６１ ０．４９８ ＩＤ０９８ ０．６４６ ＩＤ１４５ ０．４１６ ＩＤ１８８ ０．４３７ ＪＡＡＳ２７１２ ０．４９ ＪＡＡＳ２７８４ ０．５１８
ＨＧ１２ ０．３７８ ＩＤ０２１ ０．３８３ ＩＤ０６２ ０．３６ ＩＤ１０５ ０．４７３ ＩＤ１４７ ０．５２２ ＩＤ１８９ ０．３６ ＪＡＡＳ２７２５ ０．４８７ ＪＡＡＳ２７８８ ０．５０８
ＨＧ１４ ０．６１３ ＩＤ０２３ ０．４４６ ＩＤ０６４ ０．４９６ ＩＤ１０７ ０．５４１ ＩＤ１５４ ０．３６５ ＩＤ１９３ ０．４３３ ＪＡＡＳ２７２８ ０．３３５ ＪＡＡＳ２７９０ ０．４１９
ＨＧ１５ ０．３８６ ＩＤ０２４ ０．５４５ ＩＤ０６５ ０．４８５ ＩＤ１１０ ０．５１８ ＩＤ１５７ ０．６６３ ＩＤ１９４ ０．６５８ ＪＡＡＳ２７３４ ０．４７５ ＪＡＡＳ２７９１ ０．６４１
ＨＧ２０ ０．２５５ ＩＤ０２６ ０．５９ ＩＤ０６６ ０．４８２ ＩＤ１１１ ０．３７８ ＩＤ１５９ ０．４９８ ＩＤ１９６ ０．６７８ ＪＡＡＳ２７３７ ０．４９４ ＪＡＡＳ２７９２ ０．４４６
ＨＧ２３ ０．５０１ ＩＤ０３０ ０．４９９ ＩＤ０７２ ０．２６６ ＩＤ１１３ ０．４９７ ＩＤ１６１ ０．６３５ ＩＤ１９８ ０．４７ ＪＡＡＳ２７４１ ０．４９３ ＪＡＡＳ２７９５ ０．４７８
ＨＧ２６ ０．５４２ ＩＤ０３５ ０．４６７ ＩＤ０７３ ０．５０２ ＩＤ１１５ ０．３２５ ＩＤ１６３ ０．５２６ ＩＤ２０１ ０．４９６ ＪＡＡＳ２７４２ ０．３１９ ＪＡＡＳ２７９８ ０．４２６
ＨＧ４１ ０．３４１ ＩＤ０３６ ０．５４８ ＩＤ０７７ ０．４５４ ＩＤ１１７ ０．４８７ ＩＤ１６７ ０．４５６ ＩＤ２０２ ０．５０７ ＪＡＡＳ２７４４ ０．４３９ ＪＡＡＳ２８００ ０．４２
ＨＧ４２ ０．４６ ＩＤ０４１ ０．５３４ ＩＤ０８１ ０．５０７ ＩＤ１２０ ０．５２６ ＩＤ１６９ ０．５０３ ＩＤ２０３ ０．４３８ ＪＡＡＳ２７４９ ０．５２６ ＪＡＡＳ２８０３ ０．５０６
ＨＧ４３ ０．５９９ ＩＤ０４５ ０．５１３ ＩＤ０８２ ０．５２９ ＩＤ１２１ ０．５３５ ＩＤ１７２ ０．６５８ ＩＤ２０４ ０．５４ ＪＡＡＳ２７５１ ０．４９９ ＪＡＡＳ２８０７ ０．４６２
ＨＧ４９ ０．５５４ ＩＤ０４６ ０．５ ＩＤ０８６ ０．４８１ ＩＤ１２１ ０．５４１ ＩＤ１７３ ０．４８４ ＩＤ２０５ ０．４８３ ＪＡＡＳ２７５４ ０．４６４ ＪＡＡＳ２８１４ ０．４１８
ＨＧ５１ ０．５３８ ＩＤ０４７ ０．４４３ ＩＤ０８９ ０．４９９ ＩＤ１２３ ０．４８４ ＩＤ１７５ ０．５０３ ＩＤ２０６ ０．４３８ ＪＡＡＳ２７６６ ０．３７９ ＪＡＡＳ２８１６ ０．２７７
ＩＤ００３ ０．４１１ ＩＤ０５４ ０．４６９ ＩＤ０９１ ０．４６６ ＩＤ１２７ ０．５２３ ＩＤ１７６ ０．５ ＪＡＡＳ２６７９ ０．４７７ ＪＡＡＳ２７６８ ０．５８１ ＪＡＡＳ２８１７ ０．６３２
ＩＤ００７ ０．５４６ ＩＤ０５７ ０．４５２ ＩＤ０９２ ０．４９５ ＩＤ１３１ ０．４９９ ＩＤ１７９ ０．４９９ ＪＡＡＳ２６８１ ０．５０４ ＪＡＡＳ２７６９ ０．４１４ ＪＡＡＳ２８１８ ０．５
ＩＤ０１４ ０．５３４ ＩＤ０５８ ０．４９５ ＩＤ０９５ ０．６５３ ＩＤ１３２ ０．４９１ ＩＤ１８０ ０．４９４ ＪＡＡＳ２６９０ ０．４６３ ＪＡＡＳ２７７３ ０．４８１ ＪＡＡＳ２８２３ ０．５２３
ＩＤ０１５ ０．５２３ ＩＤ０５９ ０．５２２ ＩＤ０９６ ０．５８９ ＩＤ１３５ ０．５３９ ＩＤ１８１ ０．５１３ ＪＡＡＳ２７０８ ０．４３５ ＪＡＡＳ２７８０ ０．５２３

２．２　遗传变异分析及聚类分析
使用１３５个ＩｎＤｅｌ标记计算４９１份玉米自交系之间的遗

传相似系数，其范围在 ０．００４～０．９６７之间，平均为 ０．４６９。
根据 ４９１份玉米自交系材料的遗传相似系数矩阵，利用

ＵＰＧＭＡ方法对上述材料进行聚类分析，将４９１份材料分为８
个大群（图２）。根据标准测验种所代表的中国玉米生产上主
要应用的杂种优势群，在聚类分析划分的群中包括 Ｒｅｉｄ群
（Ｂ７３）、Ｌａｎｃａｓｔｅｒ群（Ｍｏ１７）、四平头群（昌７－２，黄早四）、ＰＢ
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群（Ｘ１７８，Ｑ３１９，Ｐ１３８）。

３　结论与讨论

玉米种质资源是育种的前提，了解其亲缘关系、划分杂种

优势群有助于自交系的改良和杂交种选配，能够大大减少育

种的盲目性。杂种优势群的划分一般通过系谱法、表型聚类、

同工酶以及分子标记等方法。随着分子生物学的迅猛发展，

ＤＮＡ分子标记技术得到广泛应用。
ＩｎＤｅｌ标记是指由于核苷酸插入或缺失引起的多态性标

记。通过重测序比较发现，玉米不同基因型间存在着大量

ＩｎＤｅｌ变异。Ｌａｉ等分析了６个中国玉米优良自交系，估算大
约存在 ３０１７８个 ＩｎＤｅｌ，其中 ５７１个 ＩｎＤｅｌ位于功能基因
内［１０］。这些变异导致了玉米的多样性，并提供了更多的标记

位点。吕远大等利用玉米基因组重测序信息，建立了大规模

开发分子标记并对其进行电子多态性筛选的流程［９］。根据

测序信息，笔者共开发出１３５对 ＩｎＤｅｌ标记引物，这些标记在
４９１份玉米材料中的多态性信息量变化范围为 ０．２５５～
０６７８，可以用于分析不同玉米材料的遗传多样性。

通过系谱或ＳＳＲ标记分析，我国玉米主要种质可划分为
６～８个杂种优势群［２－３］。利用ＩｎＤｅｌ分子标记对４９１份材料
进行分析后，笔者得到的分群结果与上述结果一致。主要将

４９１份材料分为８个大群，根据标准测验种所代表的中国玉
米生产上主要应用的杂种优势群，笔者在聚类分析划分的群

中包括Ｒｅｉｄ群、Ｌａｎｃａｓｔｅｒ群、四平头群和 ＰＢ群，以及一些不
清楚系谱来源的材料组成的亚群。对于新划入群的材料可以

根据所在杂种优势群进行有选择的交配组合。
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