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　　摘要：研究玉米骨干亲本黄早四传递到衍生系中的重要基因组区段及其分布，对系统了解黄早四成为中国玉米育
种骨干亲本的遗传机制有重要意义，并且能为进一步发掘黄早四及其衍生系中控制重要性状的基因提供理论依据和

参考。以我国玉米骨干亲本黄早四及其主要衍生系共计３５份自交系为试验材料，利用覆盖玉米全基因组的２５５个
ＳＳＲ标记进行遗传分析，结果表明：黄早四衍生系中存在着丰富的遗传变异，即使是不同来源的同一名称材料也存在
一定遗传差异。在黄早四的遗传改良过程中，选择发挥了重要作用。在ＤＮＡ水平上，检测到黄早四传递到衍生系中
频率较高的４８个基因组区段及一些优势等位变异，其中部分区段与前人研究报道的控制黄早四抗病性、产量和株高
等性状的基因或ＱＴＬ相一致。所检测到的在黄早四及其衍生系中传递频率较高的区段可能是决定骨干亲本黄早四
优良特性的重要基因组区段，可作为今后进一步深入研究的重要候选区段。
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　　骨干亲本是育种工作中应用最广泛且用于选育重要育种
材料的基础种质。近几十年来，我国玉米育种界公认的玉米

骨干亲本有 ５个，即黄早四、丹 ３４０、掖 ４７８、自 ３３０和
Ｍｏ１７［１］，其中由北京市农林科学院与中国农业科学院作物科
学研究所于２０世纪７０年代共同选育的优良玉米自交系黄早
四是我国玉米育种工作中应用最广泛的骨干亲本。在我国玉

米骨干亲本中，黄早四衍生系的数量最多（近百个），且含有

该血缘的杂交种在生产中的推广应用面积也最大。目前，黄

早四及其衍生系，以及由其组配的杂交种仍在我国玉米育种

和生产中发挥着举足轻重的作用。研究骨干亲本黄早四基因

组区段在其衍生系中的传递，发掘黄早四基因中发挥重要作

用的关键基因组区段，对系统了解黄早四能够成为我国玉米

育种骨干亲本的重要原因，以及创制未来骨干亲本具有重要

意义。骨干亲本的概念已在世界范围内被广泛认可和接受，

并且已成为作物育种理论研究的重要课题之一。近年来，国

内外正致力于玉米［２］、小麦［３－６］、大麦［７］、大豆［８］等作物骨干

亲本的深入研究，并已有部分骨干亲本遗传传递规律的相关

报道。我国玉米骨干亲本黄早四配合力高，株型紧凑，高抗玉

米大小斑病和矮花叶病，综合穗部性状优良［９－１０］，但却存在

自身产量低、抗倒性差、黄斑病严重、早衰、籽粒白顶等不良性

状［１１］。自２０世纪８０年代起，国内多家玉米育种单位开始致

力于黄早四的改良研究，并成功选育出了一批综合性状优良

的黄早四衍生系［１２－１４］。研究表明，黄早四衍生系在自身产量

和抗性等方面均较黄早四有了大幅提高［１５－１７］。在抗病性方

面，黄早四及其衍生系对玉米矮花叶病 Ｂ株系具有良好的抗
性［１８－１９］。在目前已定位的７个玉米矮花叶病抗病基因／ＱＴＬ
即Ｓｃｍ２、Ｒｓｃｍｖ２、Ｓｃｍ３、Ｍｄｍ１、Ｓｃｍ１、Ｒｓｃｍｖ１和ｍｄｍ１（ｔ）中，仅
ｍｄｍ１（ｔ）来自黄早四［２０－２２］，且黄早四及其衍生系和杂交种中

均存在矮花叶病抗性基因 ｍｄｍｌ（ｔ）和玉米茎腐病抗性基因
Ｒｆｇ１，但不存在茎腐病抗性基因Ｒｐｉ１［２］。目前，已有大量对黄
早四及其衍生系进行农艺性状、配合力和抗病性鉴定的研究报

道，并有黄早四抗病基因在衍生系及杂交种中遗传传递规律的

初步研究，但在全基因组水平上关于黄早四重要基因组区段在

其衍生系中传递的研究还没有报道。本研究以我国玉米骨干

亲本黄早四及其主要衍生系共计３５份自交系为试验材料，利
用覆盖玉米全基因组的２５５个ＳＳＲ标记对其进行ＤＮＡ水平上
的分析，以发掘黄早四传递到衍生系中决定其优良特性的重要

基因组区段，初步了解黄早四成为骨干亲本的遗传机制。

１　材料与方法

１．１　试验材料
本研究共搜集到我国玉米育种和生产中应用广泛的玉米

骨干亲本黄早四及其衍生系共计３５份供试材料。其中，黄早
四、昌７－２和京７分别有不同来源的２份种质［分别以（１）、
（２）标示］；吉８５３、吉８５３改、吉８５４和吉８５６为骨干亲本黄早
四与自３３０的Ｆ２群体选系，同时含有黄早四和自３３０的血缘，
而其余自交系均为黄早四的衍生系。供试材料的种子大部分

由中国农业科学院国家作物种质库提供，部分由石家庄市农林

科学研究院提供。３５份自交系的名称及系谱／来源见表１。
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表１　３５份自交系的名称及系谱／来源

编号 材料名称 系谱／来源
１ 黄早四（１） 塘四平头

２ 双１０５ 不详

３ 双７４１ 矮金５２５×维尔４４／黄早四×三团
４ ⑦－６１ 金５２５×５３４４／三团×黄早四
５ Ｈ２１ 黄早四×Ｈ８４
６ １３３１ 不详

７ 文黄３１４１３ 黄早四×文青１３３１
８ 齐３１０ 黄早四×金０２
９ 齐４０１ 黄早四×衡白５０２
１０ 原辐黄 黄早四辐

１１ 白野四 黄早四×海东０１３／黄早四
１２ 黄野四３ 黄早四×野鸡红
１３ Ｄ黄２１２ 黄早四改良系

１４ 冀３５ 冀多１４２×黄早四／黄早四
１５ 京７（１） 黄早四×罗系３
１６ 京７黄 京７×黄早四
１７ 昌７－２（１） 黄早四×潍９５
１８ 黄早四－１５ 黄早四分离系

１９ Ｋ１２ 黄早四×维春
２０ 天涯４ 武１０９×黄早四
２１ 黄４２８ 黄早四×Ｅ２８
２２ 吉４４４ Ａ６１９×黄早四
２３ 吉８５３ 黄早四×自３３０
２４ 吉８５４ 黄早四×自３３０
２５ 吉８５６ 黄早四×自３３０
２６ 吉８５３改 黄早四×自３３０
２７ 京４０４ 黄早四×墨群体／黄早四
２８ 鲁９８０１ 西５０２×Ｈ２１
２９ 抗黄四 黄早四改良系

３０ 石３５２６ 冀３５０５×Ｈ２１
３１ 京７（２） 黄早四×罗系３
３２ 黄早四（２） 塘四平头

３３ 昌７－２（２） 黄早四×潍９５
３４ 鲁原１３３ 原齐７２１×黄早四（辐）
３５ 多黄２７ 黄早四改良系

１．２　ＳＳＲ基因型鉴定
基因组ＤＮＡ的提取采用 ＣＴＡＢ法［２３］。选取２５５对覆盖

玉米全基因组的 ＳＳＲ引物对３５份自交系进行基因型鉴定。
其中，３４个ＳＳＲ为基因内 ＳＳＲ，其余均为基因组 ＳＳＲ。大部
分ＳＳＲ引物的重复单元和引物序列来自 ＭａｉｚｅＧＤＢ（ｈｔｔｐ：／／
ｗｗｗ．ｍａｉｚｅｇｄｂ．ｏｒｇ），部分由北京市农林科学院玉米研究中心
提供。ＳＳＲ位点的图谱位置（ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅ）基于 ＩＢＭ２２００８
ＮｅｉｇｈｂｏｒｓＦｒａｍｅ获取，从该图谱查不到位点的图谱位置则根
据其临近位点并结合ＩＢＭ２２００８Ｎｅｉｇｈｂｏｒｓ的图谱信息获得。

本研究采用 ＴＰ－Ｍ１３荧光标定方法对供试材料进行
ＳＳＲ基因型鉴定［２４］。所有ＳＳＲ位点反向引物的５′端均加上
了一段Ｍ１３序列（５′－ＣＡＣＧＡＣＧＴＴＧＴＡＡＡＡＣＧＡＣ－３′），正
向引物为该 ＳＳＲ位点的正常引物序列。所有 ＳＳＲ引物由上
海生工生物工程技术服务有限公司合成。另外，再合成一条

５′端带有荧光标记的 Ｍ１３引物序列。本研究所用荧光标记
共有ＦＡＭ、ＶＩＣ、ＰＥＴ、ＮＥＤ４种。荧光引物由美国ＡＢＩ公司合
成。ＰＣＲ产物在 ＡＢＩ３７００ＤＮＡ测序仪上进行自动荧光检
测，检测结果用ＧｅｎｅＴｙｐｅｒ２．１软件进行数据分析和提取。
１．３　遗传多样性分析

运用ＰｏｗｅｒＭａｒｋｅｒＶ３．２５软件［２５］进行等位变异数目、等

位变异频率、多态性信息含量（ＰＩＣ）的统计分析。多样性衡
量参数多态性信息含量（ＰＩＣ）值的计算公式为［２６］：

ＰＩＣｌ＝１－∑ｐ～ｌｕ
２－∑

ｋ－１

ｕ＝１
∑
ｋ

ｖ＝ｕ＋１
２ｐ～ｌｕ

２ ｐ～ｌｖ
２。

式中：ｐｌｕ是ｕｔｈ等位变异的频率，ｐｌｖ则是ｖｔｈ等位变异的频率。
１．４　遗传相似系数及聚类分析
　　将骨干亲本黄早四及其衍生系的 ＳＳＲ基因型鉴定数据
按照有带赋值“１”，无带赋值“０”，缺失则赋值“９”进行转换，
整理为０、１数据格式。利用 ＮＴＳＹＳｐｃＶ２．１０ｔ软件计算不同
材料间的遗传相似性系数，并利用 ＵＰＧＭＡ（ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄｐａｉｒ
ｇｒｏｕｐｍｅｔｈｏｄｗｉｔｈａｒｉｔｈｍｅｔｉｃｍｅａｎ）法进行聚类分析。遗传相
似系数的计算方法为：ＧＳＤｉｃｅ＝２ａ／（２ａ＋ｂ＋ｃ）。其中，ａ为任
意２份材料的共有条带数目，ｂ、ｃ则为２份材料间的差异条带
数目。而对于黄早四及其衍生系间的遗传相似性，即可作为

黄早四对其衍生系的遗传贡献率。

１．５　黄早四重要基因组区段分析
　　将与骨干亲本黄早四 ＳＳＲ标记遗传变异一致的衍生系
记为“１”，不一致的记为“０”，缺失数据记为“９”。利用 ＧＧＴ
软件分析不同染色体上黄早四及其衍生系不同 ＳＳＲ位点的
遗传变异是否相同，统计与黄早四ＳＳＲ位点等位变异相同的
衍生系数目及其占衍生系总数的比例，并将其作为黄早四

ＳＳＲ位点等位变异在衍生系中的传递频率。本研究将黄早四
在其衍生系中传递频率为６０％以上的区域作为黄早四的重
要基因组区段。

２　结果与分析

２．１　黄早四及其衍生系的遗传多样性分析
利用覆盖玉米全基因组、扩增带型清晰稳定的 ２５５个

ＳＳＲ标记对玉米骨干亲本黄早四及其衍生系进行遗传多样性
分析。结果表明，黄早四与其衍生系间存在丰富的遗传变异。

２５５个ＳＳＲ标记在３５份供试材料中共检测到１８３１个等位变
异，平均每个位点７．１８个，变幅为１～２４。其中，ｕｍｃ１２８４和
ｕｍｃ１４０８在所有材料中均未检测到遗传变异，而ｂｎｌｇ１６９的遗
传变异最为丰富，共检测到２４个等位变异。所有标记平均
ＰＩＣ为０．６０，变幅为０～０．９３。３４个基因内 ＳＳＲ位点所揭示
的遗传变异略低于基因组ＳＳＲ位点。

基于ＳＳＲ基因型鉴定结果对黄早四及其衍生系进行聚
类分析，结果表明３５份材料可被划分为两大类群（图１）。从
图１可以看出，遗传相似性较高的材料聚为一类，尤其是２份
不同来源的黄早四、京７和昌７－２更是紧密聚在一起，而来
自黄早四和自３３０Ｆ２群体选系的吉８５３、吉８５３改、吉８５４和
吉８５６间存在较大差异。其中，吉８５４和吉８５６与黄早四血
缘的遗传差异较大，二者与Ｄ黄２１２单独聚成一个类群。相
比之下，吉８５３与吉８５３改的遗传成分更多地偏向于黄早四
血缘。而在另一大类群中，Ｋ１２和１３３１与黄早四及其他衍生
系的遗传差异相对较大。３５份材料的聚类结果与其系谱来
源基本一致。

２．２　黄早四及其衍生系的遗传相似性分析
利用２５５个ＳＳＲ位点对不同来源同一种质的相似性，以

及黄早四及其衍生系的遗传相似性即遗传贡献率进行分析，
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结果表明，２份不同来源的同一材料以及黄早四与其衍生系
间均存在较大的遗传差异。在全基因组水平上，２份不同来
源的黄早四、京７和昌７－２的遗传相似性分别为 ５７．０％、
５３５％和５２．５％。黄早四与其衍生系的遗传相似性即对其
衍生系的遗传贡献率平均为４１．１％，变幅为２３．６％～５６．６％
（表２）。衍生系中，与黄早四遗传组成相差最小且相似性达
５０％以上的仅有黄早四－１５、冀３５、原辐黄共３份材料，遗传
相似性分别为５６．６％、５２．７％和５０．７％。而与黄早四遗传差
异最大的为吉 ８５６和吉 ８５４，遗传相似性分别为 ２５．５％和
２３６％。其余衍生系与黄早四的遗传相似性介于 ３０％ ～
４０％之间。　

染色体水平上，黄早四对其衍生系的遗传贡献率在不同

染色体间也存在一定差异。其中，第１０染色体上黄早四对其
衍生系的平均遗传贡献率最高，为５３．２％；而在第９染色体
的平均遗传贡献率最低，仅为３２．０％。２份不同来源的黄早
四不同染色体间第４染色体的遗传相似性最高，为６７．８％；
而第８染色体的遗传相似性最低，仅为４５．５％。

表２　黄早四对其衍生系的遗传相似性／贡献率

材料 指标
遗传相似性／遗传贡献率（％）

基因组水平 Ｃｈｒ１ Ｃｈｒ２ Ｃｈｒ３ Ｃｈｒ４ Ｃｈｒ５ Ｃｈｒ６ Ｃｈｒ７ Ｃｈｒ８ Ｃｈｒ９ Ｃｈｒ１０
黄早四与其衍生系 最大值 ５６．６ ５５．４ ６５．３ ７１．７ ６６．７ ５８．５ ６７．７ ７４．３ ５４．２ ５１．９ ７３．１

最小值 ２３．６ ２０．６ ２０．０ ７．５ ２０．３ １９．５ ２５．４ ２１．１ １２．５ １０．５ ２９．８
平均 ４１．１ ３５．３ ４３．１ ４１．９ ４２．７ ３５．９ ４４．０ ４８．８ ３７．２ ３２．０ ５３．２

黄早四（１）与黄早四（２） ５７．０ ４７．８ ５０．６ ６０．０ ６７．８ ５７．９ ５７．６ ５７．１ ４５．５ ５７．７ ６２．７

２．３　黄早四传递到衍生系中的重要遗传区段分析
虽然从不同供试材料间，尤其是黄早四对其衍生系的遗

传贡献率分析表明骨干亲本与其衍生系间存在较大遗传差

异，但在黄早四的遗传改良过程中，决定其优良性状的重要基

因组区段却传递到衍生系中。为明确黄早四传递到其衍生系

中的重要基因组区段，本研究利用ＧＧＴ软件对黄早四及其衍
生系在全基因组不同 ＳＳＲ标记间的等位变异进行了分析。
本研究设定当黄早四中某位点的等位变异在衍生系中的传递

频率≥６０％时，即认为该位点为黄早四的重要遗传传递区段。
结果表明，黄早四衍生系在不同染色体上均存在黄早四的重

要基因组区段。

在黄早四传递到衍生系的基因组区段中，传递频率达

６０％以上的区域共计４８个。其中，部分区域位于或临近已经
定位的与黄早四抗性、株型、ＡＳＩ和产量等性状相关的基因或
ＱＴＬ区域（表３、表４）。在黄早四中也存在一些在衍生系中
传递频率较高，但目前并未检测出与黄早四重要农艺性状相

关联的基因组区域。如第４染色体上的ｕｍｃ１２８４和第７染色
体上的ｕｍｃ１４０８位点在黄早四及其所有衍生系中均未检测
到等位变异，虽然衍生系中第７染色体上ｐｈｉ１１６位点存在其
他等位变异，但黄早四中１７６ｂｐ的等位变异均传递至其衍生
系中。这些高频率传递位点的作用还有待进一步明确。

３　讨论

　　近几十年来，黄早四及其衍生系在我国玉米育种和生产
中均发挥了极其重要的作用。为弥补骨干亲本黄早四的部分

缺陷，育种工作者通过各种手段选育出了一系列综合性状优

良的黄早四衍生系。这些衍生系不仅保留了黄早四综合性状

好、配合力高、适应性广等优异特点，而且还分别对黄早四的

个别不利性状进行了有针对性的改良，为选育综合性状优良

的品种奠定了良好的遗传基础。对育种工作者而言，了解骨

干亲本及其衍生系的遗传组成将不仅有助于弄清为什么黄早

四成为了我国玉米育种的骨干亲本，而且还有助于创制未来

新的骨干亲本。

本研究结果表明，在分子水平上黄早四衍生系的遗传组

成与黄早四相比均发生了不同程度的改变。在全基因组水平

上，黄早四与其衍生系的遗传相似性介于２３．６％ ～５６．６％之
间。在育种材料的遗传改良过程中，选择发挥了重要作用。

如吉８５３、吉８５３改、吉８５４和吉８５６均为黄早四和自３３０的
Ｆ２群体选系，但吉８５６和吉８５４却与黄早四遗传差异较大，
二者与黄早四的遗传相似性仅为２５．５％和２３．６％；而吉８５３
和吉８５３改的遗传成分则更多地偏向于黄早四血缘，与黄早
四的遗传相似性分别为３５．７％和４４．９％。笔者曾对我国五
大玉米骨干亲本及其主要衍生系进行了群体结构分析，结果

同样表明吉８５４和吉８５６与自３３０的遗传相似性较高，而吉
８５３和吉８５３改则与黄早四的遗传相似性较高（未发表）。这
充分表明了在黄早四衍生系的遗传改良过程中，黄早四因经

历了与其他育种材料的反复杂交及多向选育，从而造成了人

工选择及遗传漂变对其种质基础的改变，进而形成了兼具黄

早四优良特性的优异新种质。此外，从本研究结果还可看出，

即使是２份不同来源的同一种质，其遗传相似性也存在一定
程度的差异，并且不同染色体间的遗传相似性也存在较大

差异。
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表３　黄早四向衍生自交系传递频率较高（＞６０％）的位点

染色体 标记 染色体位置

与黄早四相

同谱带材料
谱带缺失材料

总数 比例（％） 总数 比例（％）

等位

变异
ＰＩＣ

１ ｐｈｉ０５６ －１１．７ ２４ ７０．５９ ４ ０．３８０８
ｐｈｉ３３９０１７ ２７５．０ ２１ ６１．７６ ５ ０．４５３２
ｕｍｃ１０７６ ４４０．０ ３３ ９７．０６ ２ ０．０５４０
ｕｍｃ１１４７－ｐｈｉ００２ ７１４．４－７２２．４ ２８ ８２．３５ ６ ０．３１９３

３０ ９０．９１ １ ２．９４ ２ ０．１４８０
ｕｍｃ２０４７－ｂｎｌｇ１６７１ ８４２．３－９１３．４ ２７ ７９．４１ ４ ０．３２０８

２９ ８５．２９ ６ ０．４７８５
２ ｕｍｃ１５４２－ｂｎｌｇ１２９７ ５７．６－５９．９ ２６ ７８．７９ １ ２．９４ ６ ０．３０５９

２３ ６７．６５ ９ ０．４９９６
ｐｈｉ１０９６４２－ｕｍｃ２２４８ ２４４．０－２６７．８ ２６ ７６．４７ ４ ０．３４３９

２３ ６９．７０ １ ２．９４ ６ ０．４４６２
ｎｃ１３３ ３４３．０ ２７ ７９．４１ ３ ０．３０５９
ｕｍｃ１０７９－ｐｈｉ１２７ ３６９．３－４５１．１ ２５ ７３．５３ ４ ０．３９８０

２５ ７３．５３ ７ ０．４７０１
ｕｍｃ１５１６－ｂｎｌｇ１５２０ ５８４．３－５９９．１ ２８ ８２．３５ ４ ０．２７８６

３０ ８８．２４ ４ ０．２０２９
３ ｕｍｃ１７４６ ７．１ ２０ ６２．５０ ６ ０．５３１１

ｕｍｃ２２５７ ３０．５ ２１ ６３．６４ １ ２．９４ ６ ０．５１７１
ｕｍｃ１６５５ １９１．１ ２５ ７３．５３ ６ ０．６１８７
ｂｎｌｇ６０２ ２７０．３ １９ ６３．３３ ４ １１．７６ ４ ０．４５１５
ｂｎｌｇ１１６０ ４９１．４ ２１ ６１．７６ ６ ０．５２１５
ｕｍｃ２０５０－ｕｍｃ１３９９－ｍｍｃ０２５１ ５３８．２－５４４．６－６１１．４ ２５ ７３．５３ ３ ０．３３６５

２８ ８４．８５ １ ２．９４ ４ ０．２７７９
２８ ８２．３５ ６ ０．２９７９

４ ｕｍｃ１２９４ １１４．０ ２４ ７０．５９ ８ ０．４６００
ｐｈｉ０９６－ｂｎｌｇ４９０ ２３２．２－２３７．８ ３２ ９４．１２ ２ ０．１０１９

２５ ７３．５３ ６ ０．４１５４
ｂｎｌｇ１７８４ ３９３．７ ２４ ７０．５９ ７ ０．５２２１
ｐｈｉ０９２ ５２２．１ ３２ ９４．１２ ３ ０．１９８７
ｕｍｃ１５５９ ５４４．７ ２２ ６４．７１ ３ ０．３８２４
ｕｍｃ１２８４ ６４３．３ ３４ １００ １ ０．００００

５ ｐｈｉ１０９１８８ ２８５．７ ２７ ８１．８２ １ ２．９４ ５ ０．３５３６
ｐｈｉ３３１８８８ ３１７．６ ２２ ６４．７１ ３ ０．４４５１
ｕｍｃ１１７１－ｕｍｃ１９６６ ３７６．４－３７７．９ ２２ ７３．３３ ４ １１．７６ ４ ０．３８３７

２５ ７３．５３ ４ ０．３９１１
６ ｐｈｉ０７７－ｕｍｃ１１８６－ｕｍｃ１５１７－

ｕｍｃ１６５６－ｕｍｃ１８１８
１２１．１－１２７．１－１２９．８－
１３３．４－１３５．７

２１ ６１．７６ １０ ０．５７７５

２７ ８４．３８ ２ ５．８８ ４ ０．２５９９
２５ ７５．７６ １ ２．９４ ３ ０．３２１３
２７ ７９．４１ ２ ０．２６８８
２４ ７５．００ ２ ５．８８ ５ ０．３７０７

ｂｎｌｇ１１５４ ２５３．０ ２６ ７６．４７ ９ ０．６５５８
ｍｍｃ０２４１－ｕｍｃ２１７０ ３１２．７－４３５．１ ２５ ７３．５３ ５ ０．３９３１

２６ ７６．４７ ３ ０．３５２４
ｐｈｉ１２３ ５６４．２ ３１ ９１．１８ ２ ０．１４４５

７ ｐｈｉ０３４ １７９．９ ２２ ６４．７１ ５ ０．５０３６
ｕｍｃ１４０８ ３６５．４ ３４ １００ １ ０．００００
ｕｍｃ２１９７ ５８７．９ ２６ ７６．４７ ２ ０．２９０５
ｐｈｉ１１６ ６１１．５ ３４ １００ ３ ０．０８１０

８ ｕｍｃ１１３９ ２６．８ ３３ ９７．０６ ３ ０．１３０５
ｐｈｉ１１５ ２６９．２ ２４ ７０．５９ ６ ０．４７７９
ｕｍｃ１１２１－ｕｍｃ２２１２ ３８３．４－４２２．７ ３３ ９７．０６ ２ ０．０５４０

２５ ７３．５３ ５ ０．４７８６
ｐｈｉ０８０－ｐｈｉ２３３３７６ ５７１．５－６０９．１ ２８ ８２．３５ ８ ０．６８７７

２４ ８０．００ ４ １１．７６ ６ ０．５１４３
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　续表３

染色体 标记 染色体位置

与黄早四相

同谱带材料
谱带缺失材料

总数 比例（％） 总数 比例（％）

等位

变异
ＰＩＣ

９ ｕｍｃ１４９２ ３０８．０ ３２ ９４．１２ ４ ０．１３２７
ｕｍｃ１２３１ ３４２．０ ２３ ６７．６５ ８ ０．５２７８
ｐｈｉ４４８８８０ ５３６．８ ２８ ８２．３５ ５ ０．２９０２

１０ ｕｍｃ２３９９ －３４．４ ２３ ８５．１９ ７ ２０．５９ ４ ０．２４６４
ｐｈｉ０４１ ３０．９ ２４ ７０．５９ ６ ０．４５６０
ｕｍｃ１４３２ １０７．９ ２５ ７３．５３ ８ ０．４２５８
ｐｈｉ９６３４２－ｕｍｃ１３６７－ｕｍｃ２０１６－ｐｈｉ０５０ １１２．０－１８３．８－１９５．４－２２６．１ ３０ ９６．７７ ３ ８．８２ ２ ０．０８５４

３１ ９１．１８ ３ ０．１５３２
２１ ６１．７６ ４ ０．５５４３
３１ ９１．１８ ４ ０．１５７５

ｕｍｃ１３３６ ２２８．３ ２０ ６２．５０ ２ ５．８８ ７ ０．５３４７
ｂｎｌｇ１３７－ｐｈｉ０７１ ２８７．５－２９１．６ ２２ ６４．７１ ４ ０．４８４９

２９ ８５．２９ ４ ０．３１４３
ｂｎｌｇ１０２８ ３８０．５ ２６ ７８．７９ １ ２．９４ ６ ０．５６８６
ｕｍｃ１１９６－ｂｎｌｇ１６７７－ｂｎｌｇ１４５０ ４４４．８－４４９．３－４８３．７ ２３ ６７．６５ ５ ０．４７５０

２５ ７３．５３ ７ ０．４１８８
２６ ７６．４７ ８ ０．３８７０

表４　黄早四中已检测到的抗病性及其他性状基因／ＱＴＬ

染色体
染色体位置

Ｂｉｎ Ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅ
连锁标记 已定位的基因／ＱＴＬ

１ １．０１ －１１．７ ｐｈｉ０５６ 株高ＱＴＬ［２７］

１．０７ ７１１．５ ｕｍｃ１２８ 产量ＱＴＬ［２８］

２ ２．０７ ４５０．９－５０９．２ ｕｍｃ２２－ｕｍｃ１２２ Ｈｔ１［２９］

２．０２ ６５．７ ｂｎｌｇ１０１７ ＡＳＩＱＴＬ［２８］

３ ３．０１ ２．０－２１．８ ｕｍｃ１３９４－ｕｍｃ２１０３ 穗位叶面积ＱＴＬ［３０］

３．０４ １５９．０－１３１．１ ｐｈｉ０３６－ｂｎｌｇ１０３５
４ ４．０４ ２３７．８ ｂｎｌｇ４９０ 产量ＱＴＬ［２８］

６ ６．００－６．０１ ９８．４－１２１．１ ｂｎｌｇ３９１－ｐｈｉ０７７ ｍｄｍ１（ｔ）［２１－２２］

１２１．１ ｐｈｉ０７７ 抗矮花叶病ＱＴＬ［３１］

７５．８－１２１．１ ｂｎｌｇ１６００－ｐｈｉ０７７ Ｑｓｃｍｖ６［３２］

６．０５ ３１２．７ ｍｍｃ０２４１ Ｒｆｇ１［２］、穗位高ＱＴＬ［２７］

８ ８．０６ ４３９．１，４２５．２ ｕｍｃ８４，ｕｍｃ３０ Ｈｔｎ１［３３］

８．０３ ２９５．３ ｒｉｐ［３４］

１０ １０．０３ ２２６．１ ｐｈｉ０５０ 穗位高 ＱＴＬ［２７］

　　本研究通过利用ＳＳＲ标记对黄早四及其衍生系进行遗传
分析，共找到４８个从黄早四传递到其衍生系中的重要基因组
区域，这些高频率区域分布于黄早四每条染色体的不同区段。

其中，部分位于或临近目前已定位的决定黄早四优良性状的基

因或ＱＴＬ区段内，并且部分优势等位变异被传递到衍生系中。
吴建宇等利用黄早四（抗）×Ｍｏ１７（感）的 Ｆ２分离群体

将黄早四的矮花叶病抗性基因 ｍｄｍ１（ｔ）定位在 ｐｈｉ０７７－
ｂｎｌｇ３９１区段［２１－２２］。此外，在黄早四不同研究群体中也在该

区段定位了大量矮花叶病的抗性ＱＴＬ。如王凤格等利用黄早
四（抗）×掖１０７（感）的Ｆ２分离群体在第６染色体上检测到
了与 ｐｈｉ０７７连锁的提高对矮花叶病抗性的主效 ＱＴＬ［３１］；Ｌｉｕ
等利用黄早四（抗）×Ｍｏ１７（感）的Ｆ９ＲＩＬ群体在第６染色体
的ｂｎｌｇ１６００－ｐｈｉ０７７区段检测到１个可解释表型变异高达
５０％的抗矮花叶病的主效 ＱＴＬ即 Ｑｓｃｍｖ６［３２］。本研究结果表
明，黄早四第 ６染色体的 ｐｈｉ０７７－ｕｍｃ１１８６－ｕｍｃ１５１７－

ｕｍｃ１６５６－ｕｍｃ１８１８区段在衍生系中有较高的遗传频率。该
区段的ｐｈｉ０７７位点在３５份黄早四及其衍生系中具有丰富的
遗传变异（共１０个等位变异），其中在多数衍生系（２１份）中
均检测到了来自黄早四的１６７ｂｐ特异带。这说明在黄早四
的遗传改良过程中该优势等位变异被保留了下来，其传递频

率为６１．７６％，黄早四抗矮花叶病基因传递到了大部分衍生
系中。位于第 ６染色体与玉米抗茎腐病基因 Ｒｆｇ１连锁的
ＳＳＲ标记ｍｍｃ０２４１在３５份供试材料中共检测到５个等位变
异，其中２５５ｂｐ的黄早四特异带在２５份衍生系中检测到，说
明该衍生系中均具有Ｒｆｇ１基因，均抗禾谷镰刀菌引起的茎腐
病，其传递频率为７３．５３％。此外，也有研究表明该位点与穗
位高ＱＴＬ连锁［２７］。

李立家等利用ＲＦＬＰ标记 ｕｍｃ２２和 ｕｍｃ１２２在黄早四中
将玉米大斑病抗性基因 Ｈｔ１定位到第２染色体上［２９］。本研

究中位于该区域且传递频率较高的是遗传变异非常丰富的
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ｐｈｉ１２７位点。该位点在３５份材料中共检测到７个等位变异，
其中１３０ｂｐ的等位变异为黄早四的特异带，且在２５份衍生
系中均检测到该变异，传递频率为７３．５３％。此外，李立家等
研究表明第８染色体的 ＲＦＬＰ标记 ｕｍｃ８４（４３９．１）或 ｕｍｃ３０
（４２５．２）所在区段应为另一个玉米大斑病显性抗病单基因
Ｈｔｎ１的所在位置［３３］。本研究发现黄早四在衍生系中遗传频

率较高的 ｕｍｃ１２１－ｕｍｃ２２１２区段即位于该区域，临近位点
ｕｍｃ２２１２（４２２．７）的传递频率达７３．５３％，传递的是１１６ｂｐ的
优异等位变异，这说明黄早四中的玉米大斑病抗性基因被选

择并传递到大多数衍生系中。玉米中的一个广谱抗病基因

ｒｉｐ被定位在第 ８染色体的 ２９５．３０位置［３４］，本研究中的

ｐｈｉ１１５位点（２６９．２）与其临近，衍生系中有２４份材料均检测
到该位点在黄早四中的３２０ｂｐ特异带，传递频率为７０．５９％。
另一个广谱抗病基因 ｐａｌ１之前被定位在５．０５位置，本研究
中虽然大部分黄早四衍生系中位于 ５．０３－５．０４的
ｐｈｉ１０９１８８、ｐｈｉ３３１８８８和ｕｍｃ１１７１－ｕｍｃ１９６６区域与黄早四遗
传组成相同，但因５．０５区段没有标记数据，因此还有待增加
标记密度进行深入研究。

本研究还检测到一些在黄早四及其衍生系中遗传一致性

较高且与之前定位的株高、穗位高、穗位叶面积、产量、ＡＳＩ等
性状ＱＴＬ位于同一区段的区域，这说明决定上述性状的遗传
区域在黄早四遗传改良过程中也得以选择。当然，对于这些

区段所携带的基因及其功能还需进一步深入研究。需要说明

的是，一些位点如ｕｍｃ２２１２、ｐｈｉ１１５等在骨干亲本黄早四中均
检测到２个等位变异，这说明黄早四基因组中的个别位点还
存在部分剩余变异，但在对黄早四进行遗传改良的过程中，仅

是其中的１个优势等位变异被选择并在衍生系中保留了下
来。此外，本研究还检测到了在黄早四及其衍生系中高度一

致的遗传位点，这些区段可能决定了黄早四及其衍生系的某

些共有性状。关于这些区段是否包含有决定重要性状的优异

基因，今后还需要开展进一步深入研究。

４　结论

尽管黄早四及其衍生系具有丰富的遗传多样性，但在黄

早四的遗传改良过程中决定黄早四重要性状的基因组区段却

被保留了下来，并以较高的频率传递到衍生系中。本研究利

用ＳＳＲ标记对黄早四及其衍生系进行了遗传分析，在一定程
度上对黄早四成为骨干亲本的遗传机制有所了解，并且所发

掘的高频率传递区段可作为今后骨干亲本黄早四研究中的重

要候选区段。
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人乳铁蛋白的沙漠小球藻表达系统的构建与鉴定

牟　云，汪文伦，许万云，胡梦薇，王　丹，严　国，王会敏，高剑峰
（石河子大学生命科学学院，新疆石河子８３２００）

　　摘要：为获得人乳铁蛋白的沙漠小球藻（Ｃｈｌｏｒｅｌｌａｓｐ．ＧＴＤ８Ａ１）的表达系统和稳定的小球藻 ＧＴＤ８Ａ１－ｈＬＦ工程
藻种，将人乳铁蛋白基因导入小球藻细胞中进行表达鉴定。以人血 ｃＤＮＡ为模板，ＲＴ－ＰＣＲ扩增得到人乳铁蛋白基
因（ＧｅｎＢａｎｋ登录号ＮＭ－００２３４３．４），经 ＫｐｎⅠ和 ＸｂａⅠ双酶切后，连接到植物表达载体 ｐＣＡＭＢＩＡ２３００－３５Ｓ－ＯＣＳ
中，获得重组质粒载体ｐＣＡＭＢＩＡ２３００－３５Ｓ－ｈＬＦ－ＯＣＳ，将重组质粒电击转入ＧＴＤ８Ａ１中，通过菌落ＰＣＲ鉴定后扩大
培养，在ＤＮＡ和ＲＮＡ水平分析人乳铁蛋白基因的整合和转录，ＳＤＳ－ＰＡＧＥ和 ＷｅｓｔｅｒｎＢｌｏｔ分析获得７０ｋｕ的目的蛋
白；将转基因藻种（ＧＴＤ８Ａ１－ｈＬＦ）在ＢＢＭ培养基中进行培养周期优化。结果表明，重组人乳铁蛋白在沙漠小球藻细
胞中表达成功；通过Ｅｌｉｓａ测其人乳铁蛋白表达量在２０ｄ时达到最大，浓度为１３．２８ｍｇ／Ｌ。
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　　新疆古尔班通古特沙漠位于准噶尔盆地的中央，是我国
第二大沙漠和面积最大的固定、半固定沙漠。年降水量７０～
１５０ｍｍ，冬季有积雪，春季和初夏降水略多，冬季最低地表温
度可达－２５℃，夏季最高地表温度可达３０℃［１］。生长在此

的小球藻及其他藻类与高等植物经过百万年的进化，已经完

全适应了沙漠的极端环境。从２０世纪８０年代末开始，对沙
漠微藻的研究与开发受到国内外研究者的重视［２］。研究表

明，在新疆沙漠中生长着百余种藻类，小球藻是其中重要的组

成部分［３］。小球藻为球形或椭圆形绿色单细胞藻类植物，也

是真核微生物的一种。其细胞直径３～８μｍ，是地球上最早
的生命之一，出现在２０多亿年前，遗传相对保守，其广泛分布
于土壤、湖泊、海洋、南北极生态系统和荒漠，是生物量丰富、

生产力较高的单细胞生物［４］。作为广泛分布的单细胞藻类

植物，小球藻是在单细胞水平上研究和建立转基因表达系统

及其相关条件优化和其他具有药用价值的副产品开发和研究

的绝佳材料。目前，由于四代生物燃料崛起，国内外关于小球

藻基因组学、基因工程［５］的研究与开发日趋活跃。近几年，

随着小球藻基因组测序［６］的完成，以及对其外源蛋白基因排

斥与免疫［７－８］的深入研究，使得小球藻这种单细胞微生物成

为最佳生物反应器的研究焦点，也是研究外源基因表达的最

佳材料。

乳铁蛋白（ｌａｃｔｏｆｅｒｒｉｎ，ＬＦ）是乳汁中一种重要的非血红素
铁结合糖蛋白，是一种糖基化蛋白，分子量为７０～８０ｋｕ、约
７００个氨基酸，基因的大小在２１１２～２５３０ｂｐ之间；广泛分布
在初乳、牛奶及其相应的分泌物如眼泪、唾液中，是一种多功

能性糖蛋白，在各种动物之间的同源性较高［９］。它能螯合生

物体液中的铁（Ｆｅ２＋或Ｆｅ３＋）或者破坏微生物的细胞膜，使其
减少微生物（细菌、病毒和寄生虫）的增殖、黏附或者将其杀

死，从而表现出抗菌的作用［１０］。人 乳铁蛋白 （ｈｕｍａｎ
ｌａｃｔｏｆｅｒｒｉｎ，ｈＬＦ）是一条多肽链折叠形成２个对称的环状结构
（ＮａｎｄＣｌｏｂｅｓ），包含部分α－螺旋链接域［１１］。人乳铁蛋白

对免疫、细菌、病毒、微生物、抗寄生虫和真菌都有相应的保护

和抗性的作用，从而被开发成食品添加剂和保健品等。同时，

科学界也将乳铁蛋白列为新型抗生素的候选者［１２］。目前，人

乳铁蛋白也被加工成婴幼儿奶粉的食品添加剂，受到广大消

费者的青睐。但是，人乳铁蛋白主要由初乳和血液来提取获
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