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　　摘要：Ａｒｇｏｎａｕｔｅ（ＡＧＯ）蛋白是小ＲＮＡ分子诱导的沉默复合体（ＲＩＳＣ）的核心因子，以玉米自交系 Ｂ７３为材料，利
用ＲＬＭ－ＲＡＣＥ技术，克隆得到玉米１７个ＡＧＯ基因的全长ｃＤＮＡ序列，发现６个成员具有５′非翻译外显子，可能其表
达受此机制调控。同时，利用半定量 ＲＴ－ＰＣＲ对其在玉米幼苗不同根系组织（包括初生胚根、冠根、次生胚根和侧
根）进行表达分析，结果表明：未检测到ＺｍＡＧＯ５ｂ、ＺｍＡＧＯ１８ｂ表达，ＺｍＡＧＯ１ａ／ｂ、ＺｍＡＧＯ２ａ、ＺｍＡＧＯ１０在各类根系中高
水平表达，其他１１个ＺｍＡＧＯｓ表达水平较低，因此揭示选择性表达不同的 ＺｍＡＧＯｓ可能是不同类型的根系分化及其
功能的精细调控所必需的。
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　　在真核生物中，小 ＲＮＡ（ｓｍａｌｌＲＮＡ：ｓＲＮＡ）介导转录水
平、转录后水平以及染色质水平的基因沉默。植物内源

ｓＲＮＡ包括 ｍｉｃｒｏＲＮＡ（ｍｉＲＮＡ）和各类小干扰 ＲＮＡ（ｓｈｏｒｔ
ｉｎｔｅｒｆｅｒｉｎｇＲＮＡ，ｓｉＲＮＡ）［１］。在已知的由ｓＲＮＡ介导的基因表
达调控途径中，ｓＲＮＡ必须与 Ａｒｇｏｎａｕｔｅ（ＡＧＯ）蛋白形成沉默
复合体（ＲＮＡ－ｉｎｄｕｃｅｄｓｉｌｅｎｃｉｎｇｃｏｍｐｌｅｘ：ＲＩＳＣ）引导ｓＲＮＡ通
过序列互补与靶标（ＲＮＡ或 ＤＮＡ）结合，进而降解 ｍＲＮＡ、抑
制翻译或修饰染色质［１］。由此可见，ＡＧＯ蛋白是 ｓＲＮＡ行使
其功能的重要因子。Ａｒｇｏｎａｕｔｅ蛋白最初是在植物中发现
的［２］，是一类分子量较大、含有可变的 Ｎ端、ＰＡＺ、ＭＩＤ和 ＰＩ
ＷＩ结构域的蛋白质［３－４］，其中 ＰＡＺ和 ＰＩＷＩ属于保守结构
域。在细菌和人类中的研究揭示了 ＰＡＺ、ＭＩＤ、ＰＩＷＩ结构域
在小ＲＮＡ调控途径中的作用［５－６］。其中，ＭＩＤ结合小 ＲＮＡ
的５′－磷酸端，使小 ＲＮＡ锚定在 ＡＧＯ蛋白上；ＰＡＺ识别小
ＲＮＡ突出的３′端［３－４］；ＰＩＷＩ会形成一种类似于 ＲＮａｓｅＨ酶
的折叠结构，具有内源核酸酶的活性。有研究发现，ＰＩＷＩ内
存在保守的活性位点Ａｓｐ－Ａｓｐ－Ｈｉｓ（ＤＤＨｍｏｔｉｆ）［７］，但ＤＤＨ
ｍｏｔｉｆ存在与否并不能完全代表 ＡＧＯ蛋白是否具有催化功
能［８］。在拟南芥中，证实有催化功能的 ＡＧＯ蛋白有 ＡｔＡ
ＧＯ１、ＡｔＡＧＯ４、ＡｔＡＧＯ７和ＡｔＡＧＯ１０［９－１３］。

不同物种中，ＡＧＯ蛋白的数目不同。拟南芥基因组中注
释有１０个ＡＧＯ蛋白，水稻中有１９个ＡＧＯ蛋白，玉米中有１７
个 ＡＧＯ蛋白。拟南芥的 ＡＧＯ蛋白大致可分为三大类，
ＡＧＯ１、ＡＧＯ５和ＡＧＯ１０为第１类，ＡＧＯ２、ＡＧＯ３、ＡＧＯ７为第２
类，ＡＧＯ４、ＡＧＯ６、ＡＧＯ８和 ＡＧＯ９为第３类［１４］。Ｋａｐｏｏｒ等把

水稻和拟南芥ＡＧＯ蛋白划分为四大类，分别为ＡＧＯ１、ＭＥＬ１／
ＡＧＯ５、ＺＩＰＰＹ／ＡＧＯ７和 ＡＧＯ４［１５］。Ｚｈａｉ等将玉米中的 ＡＧＯ
蛋白划分为五大类，将与ＯｓＡＧＯ１８同源性较高的２个蛋白单
独划为一类［１６］。目前证实，植物中的ＡＧＯ１主要参与ｍｉＲＮＡ
通路，在植物的各个生长发育阶段均起着重要的调控作

用［９，１７］。在拟南芥中，与 ＡｔＡＧＯ１亲缘关系最近的 ＡｔＡＧＯ１０
突变后表现为茎尖分生组织发育异常，ＡｔＡＧＯ１和 ＡｔＡＧＯ１０
竞争结合ｍｉＲ１６５／ｍｉＲ１６６，调节 ＨＤ－ＺＩＰⅢ 的表达，进而调
节ＳＡＭ发育和保持［１８］。拟南芥中的 ＡｔＡＧＯ５仅在生殖组织
中表达［１９］，与水稻中的ＯｓＭＥＬ１表达相似［１５］。ＡＧＯ７在反式
作用的短干扰 ＲＮＡ（ｔｒａｎｓ－ａｃｔｉｎｇｓｈｏｒｔｉｎｔｅｒｆｅｒｉｎｇＲＮＡｓ，
ｔａｓｉＲＮＡ）的形成及其功能途径中起重要作用［１２］。ＡｔＡＧＯ２与
ＡｔＡＧＯ３结构高度相似且功能冗余，ＡＧＯ２在植物逆境环境下
高效表达［１５］，暗示在抗逆过程中起重要作用。ＡＧＯ４蛋白主
要是围绕ＲＮＡ介导的ＤＮＡ甲基化（ＲｄＤＭ）过程中的作用机
制展开，在整个发育过程中均有较高水平表达［１５］。ＡＧＯ６、
ＡＧＯ４在ＤＮＡ甲基化上存在部分功能冗余，最近的研究证实
ＡｔＡＧＯ６在拟南芥茎和根的分生组织中存在 ＲＮＡ介导转录
水平基因沉默的功能［２０］。ＡｔＡＧＯ８、ＡｔＡＧＯ９序列相似度很
高，其中，ＡｔＡＧＯ８在拟南芥所有组织中表达量均较低，被认
为是一个假基因［２１］。最近的报道发现拟南芥中的 ＡｔＡＧＯ９
在胚珠和花药中的表达量非常高［２２］。而与 ＡｔＡＧＯ９高度同
源的玉米ＡＧＯ１０４基因，控制玉米的无融合生殖，在性母细胞
旁的体细胞大量富集［２３］。截至目前，植物不同根系中 ＡＧＯ
基因家族的表达模式还未见报道。

玉米（ＺｅａｍａｙｓＬ．）是当今世界最重要的粮、饲、能源、工
业原料兼用的高产作物。根系是玉米重要的组织器官，在保

持植株形态、水分和营养吸收与运输、响应植物对环境胁迫等

方面起着重要的作用。本研究以玉米测序自交系 Ｂ７３为材
料，选取玉米幼苗不同根系组织包括初生胚根、冠根、次生胚

根和侧根对１７个ＡＧＯ基因进行表达分析，为探索 ＡＧＯ基因
在根系形态建成方面的调控机制奠定基础，与此同时，利用

ＲＡＣＥ技术对玉米１７个 ＡＧＯ基因的全长 ｃＤＮＡ进行克隆测
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序分析，以完善玉米 ＡＧＯ基因的序列信息，为全面解析玉米
的ＡＧＯ基因提供基础。

１　材料与方法

１．１　供试材料
本试验选用的材料玉米自交系Ｂ７３，为美国优良自交系，

配合力好，具有参考基因组序列。

选取大小均匀、籽粒饱满的玉米 Ｂ７３种子用 １５％的
Ｈ２Ｏ２浸泡３０ｍｉｎ进行表面消毒处理后，灭菌蒸馏水冲洗３
次，播种于沙钵中（沙子高压灭菌），室内培养。当初生胚根

和次生胚根长出时，分别取样，最后取侧根、冠根，每种根系取

样不少于３株，液氮速冻，－８０℃冰箱保存。
１．２　方法
１．２．１　全长 ｃＤＮＡ克隆　使用 ＦｉｒｓｔＣｈｏｉｃｅＲＬＭ－ＲＡＣＥ
（Ａｍｂｉｏｎ公司）试剂盒（货号：ＡＭ１７００）对玉米中鉴定到的
ＺｍＡＧＯ基因进行５′末端和３′末端的扩增，试验步骤严格按

照说明书执行，５′－ＲＡＣＥ和３′－ＲＡＣＥ所用的巢式引物见
Ｚｈａｉ等发表的文章［１６］，最后一步扩增得到的 ＰＣＲ产物进行
琼脂糖凝胶电泳，将目的条带切胶回收，连接至 ｐＧＥＭ－Ｔ
Ｅａｓｙ载体（Ｐｒｏｍｅｇａ公司），４℃连接过夜后进行转化，筛选约
１０个阳性克隆送至Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ公司进行菌液测序。
１．２．２　半定量 ＲＴ－ＰＣＲ　以 Ｚｈａｉ等报道的１７个玉米 ＡＧＯ
基因家族［１６］作为研究对象，利用 ＮＣＢＩ网站上在线工具
Ｐｒｉｍｅｒ－Ｂｌａｓｔ进行基因特异引物设计（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．
ｎｉｈ．ｇｏｖ），扩增产物进行测序以确保扩增片段的特异性，所使
用的引物信息见表１，以 Ａｃｔｉｎ（ＮＭ＿００１１５５１７９）作为内参基
因，进行玉米ＡＧＯ基因家族成员的半定量ＲＴ－ＰＣＲ。首先用
内参引物对４个组织的 ｃＤＮＡ进行不同循环数目的 ＰＣＲ扩
增，确定处于指数扩增期的循环数并调整模板加入体积使其

在相同的循环数下亮度一致，然后利用内参调好的模板体积

进行基因扩增，此时同样要进行指数扩增期循环数的确定，最

终得出不同基因在不同组织中的相对表达水平。

表１　玉米ＡＧＯ基因半定量ＲＴ－ＰＣＲ扩增引物

转录本编号 引物名称 正向引物序列（５′→３′） 反向引物序列（５′→３′）

ＡＣ１８９８７９．３＿ＦＴＧ００３ ＡＧ１－１ ＴＣＣＧＣＣＴＣＴＡＣＣＧＣＴＣＧＴＣＣ ＡＴＣＴＧＧＧＴＣＧＧＣＣＧＧＡＴＧＣＴ
ＡＣ２０９２０６．３＿ＦＴＧ０１１ ＡＧ２－５ ＧＴＡＴＧＴＧＴＣＴＴＴＣＡＴＴＧＣＴＧＧ ＡＴＧＡＣＴＧＣＣＡＡＣＴＣＡＴＧＡＧ
ＧＲＭＺＭ２Ｇ００７７９１＿Ｔ０１ ＡＧ３－１ ＡＣＴＣＧＣＴＣＣＣＡＣＧＧＧＴＣＧＧＴ ＧＴＣＧＣＣＡＧＣＧＡＣＡＣＣＧＧＣＴＴ
ＧＲＭＺＭ２Ｇ０３９４５５＿Ｔ０１ ＡＧ４－１ ＡＧＣＣＣＡＴＣＧＣＣＡＧＧＡＧＣＴＧＡ ＧＧＧＧＣＣＴＧＡＣＣＧＣＡＡＣＡＣＴＣ
ＧＲＭＺＭ２Ｇ０５９０３３＿Ｔ０１ ＡＧ７－３ ＴＧＣＣＴＣＣＡＣＣＴＡＴＧＣＴＧＡＡＡＴＡＣＣＡＣＧＡＡ ＧＴＴＧＡＡＴＴＧＴＣＣＴＴＣＡＣＴＴＡＴＴＣＣＡＴＣＣＣＴ
ＧＲＭＺＭ２Ｇ０７９０８０＿Ｔ０２ ＡＧ８－５ ＧＧＧＡＡＧＡＴＧＡＧＧＡＴＧＣＴＧＡＡＴＧ ＡＴＧＴＴＧＡＴＣＣＣＡＡＡＴＴＣＣＴＴＣＧ
ＧＲＭＺＭ２Ｇ１０５２５０＿Ｔ０１ ＡＧ９－２ ＡＡＡＣＡＡＧＴＧＣＴＧＧＡＡＣＡＡＧＡＡＡＴＣＣＣＴＧＡＧ ＣＴＡＧＣＧＴＣＣＣＧＴＧＡＡＴＧＣＴＧＡＡＴＡＡＣＴＧＡ
ＧＲＭＺＭ２Ｇ１２３０６３＿Ｔ０１ ＡＧ１１－４ ＧＡＴＴＡＣＴＣＣＣＡＴＣＣＣＴＡＴ ＡＡＧＴＴＴＴＣＴＣＣＣＴＡＣＣＡＧ
ＧＲＭＺＭ２Ｇ１４１８１８＿Ｔ０３ ＡＧ１２－４ ＧＣＴＧＧＡＴＣＡＧＡＴＣＡＴＣＧＡＧＧＣＡＴＧＴＡＡＧＴ ＧＴＴＴＧＣＧＡＧＣＧＡＧＴＧＡＧＴＧＣＴＴＣＡＧＧＴＡＴ
ＧＲＭＺＭ２Ｇ３４７４０２＿Ｔ０１ ＡＧ１５－５ ＡＴＴＣＣＴＣＴＴＣＡＧＴＣＧＧＴＴ ＧＡＴＡＡＴＴＡＧＧＧＣＧＴＴＴＴＧ
ＧＲＭＺＭ２Ｇ３５４８６７＿Ｔ０１ ＡＧ１６－１ ＣＣＧＴＣＴＧＡＣＣＣＣＣＡＧＣＡＧＧＡ ＴＣＴＧＣＧＧＣＴＴＣＡＣＧＣＧＧＴＴＴ
ＧＲＭＺＭ２Ｇ３６１５１８＿Ｔ０１ ＡＧ１７－３ ＧＣＴＧＡＡＧＡＴＡＡＡＴＧＴＣＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＧＡＡ ＡＧＧＴＧＴＡＧＣＡＡＡＧＧＴＴＧＴＴＧＧＴＧＡＧＧＧＴＣ
ＧＲＭＺＭ２Ｇ４４１５８３＿Ｔ０１ ＡＧ２２－３ ＧＣＧＡＧＣＧＧＴＧＣＴＡＣＧＡＣＡＡＧ ＡＡＧＡＡＣＡＧＴＣＡＡＧＣＡＡＣＡＡＧ
ＧＲＭＺＭ２Ｇ４５７３７０＿Ｔ０１ ＡＧ２３－３ ＧＧＣＣＴＧＧＡＡＣＴＧＡＡＡＴＡＣＡＡＡＴＡＴＣＴＣＣＣ ＧＣＴＴＧＴＴＣＴＴＣＧＣＴＴＣＣＴＧＡＴＡＧＣＡＣＣＴＡ
ＧＲＭＺＭ２Ｇ４６１９３６＿Ｔ０２ ＡＧ２４－５ ＧＣＴＧＧＴＣＣＧＣＴＡＣＣＧＴＴＣ ＴＧＣＣＣＣＡＴＣＴＴＧＡＴＴＡＡＡ
ＧＲＭＺＭ５Ｇ８９２９９１＿Ｔ０１ ＡＧ２５－１ ＣＧＣＴＡＣＣＧＣＡＣＧＡＴＡＣＣＧ ＴＣＴＣＣＴＴＣＧＣＣＴＣＴＣＣＣＡ
ＧＲＭＺＭ２Ｇ５８９５７９＿Ｔ０１ ＡＧ２６－２ ＴＧＣＴＡＣＧＣＣＣＡＣＣＴＴＧＣＡＧＣ ＣＧＡＣＡＡＡＣＡＣＡＧＣＴＣＡＧＡＧＧＣＣＧ
ＧＲＭＺＭ２Ｇ１２６０１０＿Ｔ０１ Ａｃｔｉｎ ＧＧＣＣＣＡＡＣＴＧＣＣＧＡＡＧＣＣＡＴ ＧＡＧＡＧＧＧＧＣＣＴＣＧＧＴＣＡＧＣＡ

１．２．３　微共线性分析　利用 ＶＩＳＴＡＧａｔｅｗａｙ网站的 Ｂｒｏｗｓｅｒ
（ｈｔｔｐ：／／ｐｉｐｅｌｉｎｅ．ｌｂｌ．ｇｏｖ／ｃｇｉ－ｂｉｎ／ｇａｔｅｗａｙ２）工具对 ＺｍＡＧＯｓ
所在基因组的位置分别与水稻基因组进行生物信息学比对，

找到同源性非常高的ＯｓＡＧＯ基因，根据所处的染色体位置进
行微共线性分析。

２　结果与分析

２．１　ＡＧＯ家族基因的全长ｃＤＮＡ克隆及分析
基于所预测的基因序列设计基因特异性引物，使用

ＲＡＣＥ技术扩增所有１７个基因的全长 ｃＤＮＡ，我们共得到了
１１个ＺｍＡＧＯｓ的５′末端和１７个 ＺｍＡＧＯｓ的３′末端。大多数
基因的转录本与 Ｂ７３ＲｅｆＧｅｎｖ２所预测的相似，但 ＺｍＡＧＯ１ｂ
与Ｂ７３ＲｅｆＧｅｎｖ２所预测的基因结构存在较大差异，实际扩
增所得到的５′－ＵＴＲ第 １个 １８４ｂｐ长度的非编码外显子
（ｕｎｔｒａｎｓｌａｔｅｄｅｘｏｎ）位于预测基因的第１内含子区域，起始密

码子后移１５ｂｐ，说明该基因可能存在多个选择性剪切转录
本。通过序列分析发现，ＺｍＡＧＯ１ａ／ｂ／ｆ、ＺｍＡＧＯ５ｃ、ＺｍＡＧＯ４、
ＺｍＡＧＯ９存在５′非编码外显子，有可能这６个ＺｍＡＧＯ基因受
该机制调控。

２．２　ＡＧＯ家族基因在不同类型根组织中的表达分析
为详细鉴定ＺｍＡＧＯｓ基因在各类根系组织中的表达，将

各类根组织细分为：冠根、初生胚根、次生胚根、侧根并分别取

样（图 ２）。图 ３的 ＲＴ－ＰＣＲ结果表明：ＺｍＡＧＯ５ｂ和
ＺｍＡＧＯ１８ｂ在被测的玉米根系组织中未检测到表达，１５个
ＺｍＡＧＯｓ在玉米根系组织中表达，其中 ＺｍＡＧＯ１ａ、ＺｍＡＧＯ１ｂ、
ＺｍＡＧＯ２ａ、ＺｍＡＧＯ１０在各类根系都高水平表达，暗示这些基
因在玉米根系发育中的重要作用；其他１１个ＺｍＡＧＯｓ基因的
表达水平则相对较低。另外，有些 ＺｍＡＧＯｓ基因也显示出其
在不同类型根组织中表达的特异性，如 ＺｍＡＧＯ２ｂ、ＺｍＡＧＯ９
在冠根、初生胚根和侧根中表达，但在次生胚根中未检测到其
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表达；ＺｍＡＧＯ５ｄ、ＺｍＡＧＯ４则在冠根、次生胚根和侧根中表达，
但在初生胚根中未检测到其表达。不同类型的根组织中大多

数ＺｍＡＧＯｓ基因具有相似的表达模式，说明这些 ＺｍＡＧＯｓ基
因是各种根系组织生长发育共同需要的，以保持根系的基本

组织特性；而不同类型的根组织表达不同的ＺｍＡＧＯｓ基因，说
明选择性地表达不同的ＺｍＡＧＯｓ基因可能是不同类型的根系
分化及其功能的精细调控所必需的。

２．３　ＺｍＡＧＯｓ与ＯｓＡＧＯｓ的微共线性分析
通过微共线性分析发现（图 ４），玉米第 １０染色体的

ＺｍＡＧＯ１ｃ、ＺｍＡＧＯ２ｂ，第２染色体的ＺｍＡＧＯ２ａ和ＺｍＡＧＯ１ｂ与
水稻第４染色体的 ＯｓＡＧＯ１ｂ、ＯｓＡＧＯ２的片段高度同源；玉米
第９染色体的 ＺｍＡＧＯ１０ａ，第６染色体的 ＺｍＡＧＯ１０ｂ与水稻

第６染色体的 ＯｓＰＮＨ１高度同源；玉米第 ２染色体的
ＺｍＡＧＯ１８ａ，第１染色体的 ＺｍＡＧＯ１８ｂ与水稻第７染色体的
ＯｓＡＧＯ１８高度同源。由此推测玉米和水稻分化后，可能玉米
的部分基因组序列发生了重复或加倍。

３　讨论

小ＲＮＡ介导的基因沉默在植物的生长发育和抗逆胁迫
响应等方面均发挥重要作用，ＲＩＳＣ作为小 ＲＮＡ行使功能的
主要组分，ＡＧＯ蛋白是核心元件，甚至有学者认为研究 ＡＧＯ
蛋白所结合的小ＲＮＡ的表达量比整体研究小ＲＮＡ的表达量
更能说明某种小 ＲＮＡ的功能［２４］。近年来，在植物中开展关

于ＡＧＯ蛋白功能及其结合的小 ＲＮＡ类型的研究越来越多，
使得ＡＧＯ蛋白的研究成为小 ＲＮＡ调控途径的热点。目前，
ＡＧＯ基因的功能在模式植物拟南芥中的研究最为全面和透
彻，而在玉米中的报道较少。Ｑｉａｎ等利用 Ｂ７３ＲｅｆＧｅｎｖ１的
基因组序列对玉米全基因组的 ＡＧＯ蛋白进行了预测和表达
分析，结果显示，玉米基因组存在１８个 ＡＧＯ基因，并以玉米
幼苗为材料对ＡＧＯ基因家族在干旱和盐胁迫下的表达模式
进行了分析［２５］。许鑫等以玉米自交系昌７－２为材料，研究
了６个ＡＧＯ基因在玉米幼苗第１叶、第２叶、第３叶、第４叶、
总根、茎尖和胚芽鞘中的表达情况［２６］。Ｚｈａｉ等利用 Ｂ７３Ｒｅｆ
Ｇｅｎｖ２基因组序列发现了１７个编码 ＡＧＯ蛋白的基因，并选
取了８个包含营养组织和生殖组织的材料进行了表达分析，
结果显示，所有ＡＧＯ家族基因在生殖组织的表达远高于营养
组织［１６］，这与水稻中 ＯｓＡＧＯｓ的表达模式相似［１５］，预示着小

ＲＮＡ在生殖生长阶段发挥重要的调控作用。
根系是玉米重要的组织器官，在保持植株形态、水分和营

养吸收与运输、响应植物对环境胁迫等方面起着重要的作用。

本研究以Ｚｈａｉ等报道的１７个ＺｍＡＧＯ基因为研究对象，以玉
米自交系Ｂ７３为材料，对该基因家族成员的基因结构进行了
解析，并将玉米幼苗的４种根系分别取材进行表达分析，结果
发现，ＺｍＡＧＯｓ有６个成员存在５′非翻译外显子，可能ＡＧＯ基
因家族受到此机制的调控［１６］；对ＺｍＡＧＯｓ在各类根系中的表

—３４—江苏农业科学　２０１６年第４４卷第４期



达分析表明，有些ＺｍＡＧＯｓ基因显示出其在不同类型根组织
中表达的特异性，如 ＺｍＡＧＯ２ｂ、ＺｍＡＧＯ９在冠根、初生胚根和
侧根中表达，但在次生胚根中未检测到其表达，ＺｍＡＧＯ５ｄ、
ＺｍＡＧＯ４则冠根、次生胚根和侧根中表达，但在初生胚根中未
检测到其表达，说明选择性地表达不同的 ＺｍＡＧＯｓ基因可能
是不同类型的根系分化及其功能的精细调控所必需的。
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酱香型白酒用糯高粱种质遗传多样性分析
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（１．贵州师范大学生命科学学院，贵州贵阳５５０００１；２．贵州省农业科学院旱粮研究所，贵州贵阳 ５５０００６）

　　摘要：酱香型白酒又称茅香型白酒，其中最有名的代表就是国酒茅台，主要原料为优质糯高粱。由于其独特的酿
造工艺，对高粱品质有特殊的要求。目前，对酱香型酒用糯高粱种质资源遗传多样性缺乏全面的调查，已经妨碍了酒

用高粱品种的选育。因此，采用２８对ＳＳＲ分子引物对１４５个贵州酒用糯高粱种质进行全基因组扫描，共得到６１个多
态位点，引物位点的多态信息含量指数（ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｃｏｎｔｅｎｔ，ＰＩＣ）值范围为０．０２～０．６６，平均值为０．４２，
Ｊａｃａｒｄ遗传相似系数（ｇｅｎｅｔｉｃｓｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ，ＧＳ）变异范围为０．６０～０．９８，平均值为０．７１。根据高粱资源亲缘关系的远近，
非加权组平均法 （ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄｐａｉｒ－ｇｒｏｕｐｍｅｔｈｏｄｗｉｔｈａｒｉｔｈｍｅｔｉｃｍｅａｎ，ＵＰＧＭＡ）聚类分析结果显示，在ＧＳ值为０．６３水
平上主要聚集形成２个主要的类群（ＧⅠ、ＧⅡ）。进一步进行主坐标分析（ｐｒｉｎｃｉｐａｌｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓａｎａｌｙｓｉｓ，ＰＣＯＡ）显示，
这批育种资源由大、小２个亚群组成。试验结果表明，贵州白酒用糯高粱育种资源具有较高的遗传相似性，遗传多样
性水平较低，遗传背景较为狭窄，研究结果对贵州省今后的酱香型白酒用糯高粱的选育具有一定的指导意义。
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　　中图分类号：Ｓ５１４．０３　　文献标志码：Ａ　　文章编号：１００２－１３０２（２０１６）０４－００４５－０５

收稿日期：２０１５－１１－０２
基金项目：贵州省农业科学院课题（编号：黔农科院院专项［２０１４］
０３４号、黔农科院院专项［２０１３］０１３号）；贵州省科学技术基金（编
号：黔科合Ｊ字ＬＫＮ［２０１３］２６号）；贵州省科技计划（编号：黔科合
农Ｇ字［２０１２］４００４号、黔科合ＮＹ［２０１５］３０２１－２）。

作者简介：肖　松（１９９０—），男，贵州铜仁人，硕士研究生，从事植物
抗病基因研究。Ｅ－ｍａｉｌ：１５２８５１５７４３０＠１６３．ｃｏｍ。

通信作者：张立异，研究员，硕士生导师，主要从事作物分子育种研

究。Ｅ－ｍａｉｌ：ｌｙｚｈａｎｇ１９９７＠ｈｏｔｍａｉｌ．ｃｏｍ。

　　高粱（ＳｏｒｇｈｕｍｂｉｃｏｌｏｒＬ．）是全世界种植的第五大禾谷类
作物，作为 Ｃ４植物的模式作物，因其光合效率高、耐高温干
旱、耐贫瘠等优点而备受关注。高粱栽培品种根据用途不同

一般可以分为３种类型：甜高粱、饲料高粱以及作为粮食的籽
粒高粱，在籽粒高粱中又将直链淀粉含量在０～５％之间的称
为糯高粱［１］。酿造茅台酒等酱香型高档白酒的主要原料是

优质籽粒用糯高粱［２］。面对红缨子等贵州省主栽糯高粱品

种的产量无法满足生产需求的现状［３］，贵州省的酒用糯高

粱育种工作开展已经迫在眉睫。全面了解种质资源的遗传

多样性信息是选择杂交亲本、建立杂种优势群的基础，对于

选育优质、高产和抗病的糯高粱新品种具有指导意义，对于

糯高粱遗传多样性的研究、遗传资源的保存与利用有重要

意义。

分子标记技术在遗传多样性分析的研究中有着重要地

位，主要包括限制性片段长度多态性（ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎｆｒａｇｍｅｎｔ
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