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摘 要! 描述了 //0 分子标记的基本概念"简述了 //0 标记在玉米遗传多态性分析$杂种优势群划分以及玉
米轮回选择群体的遗传多样性方面的应用"同时展望了其应用前景%
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近年来"随着分子生物学的快速发展"分子标记
技术已广泛应用于植物遗传图谱构建$ 系统发育关
系分析$种质资源分类鉴定$品种注册$专利保护$病
毒鉴定$体细胞杂种鉴定$分子标记辅助选择育种等
诸多方面% 目前遗传育种研究中使用的主要分子标
记有 0Y2[$01[\$1Y2[$//0$3//0$/<10$/]/ 和
<1[/ ^ 种"其中的 //0 标记是继 0Y2[ 标记之后建
立在 [<0反应基础上的一种新型分子标记% //0 即
简单序列重复"又称微卫星 \;1"它是一类由 ! _ &
个碱基组成的基因串联重复而成的 \;1序列"其长
度一般较短"它们广泛分布于基因组的不同位置%由
于 //0 标记为共显性遗传标记" 具有多态性水平
高$遗传方式简单$结果重现性好$稳定可靠$\;1
需要量少且操作简单等特点" 近年来受到人们的广
泛重视"已发展成为一门技术成熟$程序标准的分子
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标记方法%//0 的研究最早始于动物基因组"特别是
人类和哺乳动物基因组研究" 首先在人类和小鼠中
建立了以 //0 为主的分子连锁图% 目前在植物中
//0 标记研究也非常活跃"其中已利用 //0 标记开
展遗传育种研究的作物有水稻$玉米$小麦$大麦$大
豆$高粱$马铃薯$花生$油菜$菠菜等 !"余种%
研究玉米自交系的遗传变异及其之间的亲缘关

系" 从而进行类群划分是构建玉米杂种优势群的重
要依据"是提高选育优良杂交种效率的基础性工作%
国内外学者利用 //0 标记在玉米中"特别是在玉米
的遗传多态性分析和杂种优势群划分方面做了大量

的研究工作" 另外在轮回选择群体的遗传多样性方
面也作了探索性研究"本文将就这些研究作以评述%

! 普通玉米自交系的遗传多态性及杂
种优势群

近年来"国内外学者利用 //0 标记在此方面开
展了一系列研究% /H4PI b,/,< 等利用 !-!个 //0 引
物对 #^份玉米自交系进行了类群划分" 并与 ^"个
0Y2[探针划分的结果进行比较后得出"//0 标记的
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多态信息含量值!"#$!下同%的变幅大于 &’("!) 个
**& 标记的 "+, 值超过 &’(" 的最大相应值! 因而
**&标记的多态性更高" 两种标记的划群结果高度
相关!且 **& 标记与系谱数据间的相关系数略大于
&’(" 标记与系谱数据间的相关系数! 两种标记所
分析的自交系间的关系非常近似! 且与已知的自交
系间的系谱关系非常接近! 类群划分结果与系谱分
析基本吻合" *-./01 23(3等用 45个 **&标记位点研
究了 67份自交系的遗传多态性!从中检测到 89:个
等位基因变异! 每个位点检测到等位基因数 ; < ;8
个!平均为 : 个!"+$ 值的变幅在 53=4 > 536;!平均
为 53:6" **&多态性所揭示的遗传变异模式与已知
血缘关系一致! 聚类分析成功地将供试材料分为 6
个类群! 与北美玉米的主要杂种优势群或市场分类
相符"**&标记在估测遗传多样性#划分杂种优势群
等方面的效用性等同或超过了 &’(" 标记! 可为玉
米育种程序的制定提供有力的技术支撑" "-?/@ +3等
以来自 A*** 群#(*$ 群及 2+*$ 群的 88 份玉米自
交系为试材! 对 &’("#&B"C#**& 和 B’(" 共 7 种
标记分析的遗传相似性结果进行了比较" 7 种标记
检测到的多态性条带数分别为 ;:8条#65条#=D8条
及 ;8; 条! 但 ;4 个 **& 引物对的每个位点检测到
的有效等位基因数为 =E= > 939 个!平均有效等位基
因数为 737个! 平均等位基因变异数目为 93D个!预
期杂种优势值为 534;! 均远高于其它 8种标记的相
应值!检测有效指数为 737!高于 &’("标记"不论是
杂种优势群内还是群间!**& 所揭示的遗传相似系
数均低于其它 8 种标记!这是由于 **& 标记具有很
高的识别力" 7 种方法均能将供试自交系明显地区
分开来!而 **& 标记数据在任何自交系对间的识别
力最高! 划群结果与自交系的血缘关系表现基本一
致" A-1.F1G0 &E等得出结论认为!在估测遗传关系方
面!**&标记要优于 &’("标记"
在国内!李新海等首先利用 **& 标记研究了 ;=

个玉米自交系的遗传变异! 并初步进行了杂种优势
群划分!78对 **&引物共检测出 =;4 个等位基因变
异!每对引物检测到等位基因 ; < 4 个!平均为 ;E6:
个!平均 "+$值为 5E:==" 将供试自交系分为两个类
群!: 个亚群!划群结果与其系谱关系基本一致" 此
外! 多数高产组合亲本分别来自不同类群! 而在群
H亚群I内无高产组合" 他用同样方法划分了我国 45
份主要玉米自交系的杂种优势群!用 97对引物从供
试材料中共检测出 ;7D个等位基因变异! 每对引物
检测出等位基因 ; J 6 个!平均 83DD 个!平均 "+$ 值
为 53:;8" 试材分属于塘四平头#旅大红骨#"B#"A#

A*** 及 (F.@FKL-1 9 个类群! 划群结果与系谱分析
和育种家经验基本相符" 除以前鉴定出的 :个类群
外!还鉴定出 "A 群!同时将来源于 "M 材料的自交
系分为 "B 和 "A 群" 刘杰等利用 **& 标记研究了
我国 =:个骨干玉米自交系的遗传变异和优势类群!
75个 **&引物对共检测到 =DD 个等位基因变异!每
个 **& 位点的等位基因数为 ; J 6 个! 平均为 734
个" 位点的多态信息含量 H"+$% 值变幅居 53895 J
53D:=之间! 平均为 5394:!N.OP==5D等 =5个引物可
有效地将 =:个自交系区分开来" 供试材料可分为 7
大类群!其结果与系谱关系相一致"与杂种优势聚类
法相比!**&方法具有高效#可靠#标准化等特点"曹
永国等用 4= 对 **& 引物从 =4 份自交系中检测到
8D7 个等位基因变异! 每对引物检测出 ; > =; 个等
位基因 ! 平均为 :37 个 !"+$ 值的变幅在 53;4D >
53D69之间!平均为 53475"将 =4个自交系聚为 9类!
和已知系谱关系十分吻合" 袁力行等利用 &’("#
**&#&’(" 和 &B"C 7 种标记对玉米自交系遗传多
样性的研究结果进行了比较"结果显示!**&标记位
点的平均 "+$ 值最大!而 B’(" 最小!但其多态性检
测效率最高!7 种标记的遗传相似系数相关显著!
&B"C可靠性较低"它们均将 =:份试材划为塘四平
头#旅大红骨#兰卡斯特#"M 和瑞德 : 个类群!与系
谱分析基本一致" 并认为 **&和 &’("两种分子标
记方法适合进行玉米种质遗传多样性的研究" 他还
于 ;55=年用 **&和 &’("两种标记对 ;6份玉米自
交系的杂种优势群进行了研究!筛选出 :9 个 &’("
探针酶组合和 99 对多态性 **& 引物! 分别检测到
=D4个和 ;8;个等位基因变异!**& 位点的平均 "+$
值高于 &’("! 两种标记均将试材自交系划分为塘
四平头#旅大红骨#(*$#A*** 和 "BQ"M 种质%: 个类
群!划群结果与系谱分析基本一致!并把系谱来源不
清的种质划分到相应的优势群中" "M群的确认!进
一步完善了我国玉米种质杂种优势群的基本框架!
为育种实践提供了有价值的信息"

; 地方玉米种质的遗传多样性及杂种
优势群

田孟良等依据 **&标记!研究了贵州#云南的 6
个糯玉米地方品种和 :个普通玉米地方品种的遗传
差异" 46 对 **& 引物共检测出 885 个等位基因变
异!平均每个位点的等位基因变异为 73=D 个" 聚类
分析表明! 在分子水平上糯玉米与普通玉米存在着
较大的遗传差异! 这不仅表现在 RFS基因及相关位
点!而且遍布整个基因组" 吴渝生等用 **& 标记分
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析了云南不同生态区糯玉米! 爆裂玉米地方品种的
遗传多样性" !" 对引物从 "! 份糯玉米中共检测到
#$! 个多态性片段#每对引物检测到 % & "$ 个#平均
为 ’()* 个$+’ 对引物从 "+ 份爆裂玉米中检测到
$’$ 个多态性片段#每对引物检测到 " , "’ 个#平均
为 -.+*个" 聚类分析将糯玉米分为 ’个类群 -个亚
群$爆裂玉米分为 ’个类群 +个亚群#这与云南不同
海拔地势的变化走向基本相符" 刘世建等对四川地
方玉米种质进行了 //0 聚类分析# 研究了 $1 个玉
米自交系的遗传变异# 得知大部分四川地方玉米种
质可划归到常见的几大杂种优势群中去# 少数地方
玉米自交系则单独成群" 四川省地方玉米种质具有
广泛的遗传基础#//0 标记能较真实地揭示自交系
间的遗传多样性# 可认定是进行杂种优势类群划分
的有效分子标记方法" 杜金友等利用 //0 和 2345
两种标记方法研究了 $’ 份玉米种质材料的遗传多
样性#并对两种标记系统进行了比较" 用 +* 对 //0
引物和 "$ 个 2345 引物组分别检测到 $*$ 个等位
基因和 +++条多态性带" 两种标记均有很高的多态
性#均将试材划分为 - 组#与系谱分析基本一致#两
种标记划分的结果相近# 且认为两种标记均适于玉
米种质的遗传多样性研究"

’ 不同生态区间玉米自交系的遗传多
样性及杂种优势群

番兴明等利用 //0 标记对 + 个温带系和 $- 个
热带系的杂种优势群进行了划分" ’6对引物在供试
材料中共检测到 %$)个等位基因变异#平均 578值为
*.+6" 依据自交系间的遗传相似系数作聚类分析#供
试自交系分为 +个群# 即国内玉米种质群!49:;9<=>?
种质群#@)’种质群及热带玉米种质群" 热带玉米种
质群由 2!@两个杂种优势群构成#2群分 $个亚群#
@群分 +个亚群" 划分结果与系谱来源基本一致" 白
锦雯等用 //0标记研究了热带! 亚热带玉米自交系
与温带自交系的遗传关系" 温!热带杂交组合的产量
特殊配合力较高#将 6个热带!亚热带系和 -个温带
系聚类为 !个类群# 其中# 第一类群包括 8A4"*和
8A4$!-$ 第二类群包括 8A4$)!8A46!!8A4$6- 以
及 AB%)$第三类群包括 8A4’$’和黄早四$第四类群
包括 8A4’%*!8A4’%$!自 ’’*以及丹 ’+*$第五类群
包括 8A4%*)$第六类群包括掖 +)1" //0标记的分类
结果与产量配合力及系谱分析结果基本一致"

+ 特异种质玉米自交系的遗传多态性
及杂种优势群

番兴明等对 %1 个优质蛋白玉米自交系和代表
国内主要杂种优势群的 +个普通玉米自交系进行了
//0 分析" ’6 对引物共检测出 %’+ 个等位基因变
异#平均 578 值为 *.--#供试材料分属于 - 大类群#
其中除已确定的旅大红骨种质!塘四平头种质!瑞德
种质及兰卡斯特种质 +个杂种优势群外# 又增加了
一个新类群#//0 标记划分与田间产量配合力划分
结果及系谱分析基本一致" 王振华等研究了玉米抗
甘蔗花叶病毒资源的遗传多样性#从 +!份主要自交
系中筛选出 1 份高抗系和 ) 份抗病系#用 //0 标记
分析了 +! 份自交系的遗传多样性" +6 对引物共检
测出 %!1个等位基因变异# 每对引物检测等位基因
$ , %* 个#平均 ’.+’ 个#供试材料被划归到 ) 个类
群中#与系谱分析结果和育种家经验基本相符"抗病
毒自交系分散于 +个类群# 可用于改良同一群内感
病系的抗性#或作为抗病毒种质#组建抗病群体" 李
新海等将玉米自交系的花期耐旱性与 //0 标记相
结合# 研究了自交系的开花期耐旱性差异及改良方
法" 从 ’)份材料中筛选出耐旱系 %$ 份# 并用 //0
评价了遗传多样性" +)对引物供检测出 %-!个等位
基因变异#供试自交系划分为 ! 个类群#6 份耐旱系
分散于 +个类群#其中 C群被鉴定为耐旱种质群"
综合各学者的研究结果可得到如下几点启示%

尽管所用 //0 引物不尽相同# 研究取材亦各有差
异# 但均能检测到较多的等位基因变异和较高的多
态信息含量 578值$ 聚类分析均能将供试自交系准
确!合理地划归到相应的类群中去#划群结果与其系
谱分析基本一致$//0 标记可将未知血缘的自交系
划归到相应的类群中去$//0 是研究玉米自交系的
遗传变异及杂种优势群划分的有效分子标记方法"

- 玉米群体的遗传多样性分析
在自然界中# 生物个体表现出来的各种遗传变

异# 在本质上就是 DE2 的差异" 因此# 通过研究
DE2 的变异来分析群体的遗传结构及遗传多样性
更为直接"
黄素华等利用 //0 标记对 - 个玉米不同轮回

选择世代群体进行了分子水平上的遗传变异研究"
+6 对引物在所研究的 - 个玉米轮回选择群体中共
扩增出 %1- 个等位位点#每个 //0 座位上的等位基
因数目为 % , )个#平均 ’.1个"结果显示#两个基础
群体 D8*!F38*的遗传基础比较宽# 经不同的轮回
选择方法改良后#改良群体的遗传变异仍很丰富#随
着群体改良的实施#由于重组交换和选择#使某些位
点发生了变化" 轮回选择后的群体多态位点总数及

%+ 玉 米 科 学 %’ 卷



比例均略低于基础群体! 当用 !!"标记来表示群体
间基因的等位性和非等位性差异时" 发现同一引物
在不同群体间表现不同的基因型" 同一基因型也存
在着频率的差异!在有些引物中"改良群体的基因型
比基础群体丰富! 改良群体 #!$%#&!$%与基础群体

’$(的平均遗传距离几乎没有变化" 但遗传距离的
分布并不相同" 改良群体的遗传距离向小的方向偏
移!同一引物对在不同群体中的基因频率不同"从而
导致各种基因型的种类和比例出现差异! 轮回选择
使群体的基因频率产生了变化" 有些位点的基因达
到纯合"基因频率为 )! ’$(##!$%#&!$%这 *个群体
的基因平均杂合度相似"+,$- 与 +,$. 的基因平均

杂合度相似$改良群体的基因型种类偏少"但这些差
异均不显著!

/ 结 语
由于 !!" 标记的诸多优点"使其较迅速发展成

为继 ",01 之后的第二代分子标记"可用来高效#准
确地检测生物体的遗传变异! 玉米是较早利用 !!"
标记开展遗传育种学研究的作物之一" 目前该技术
已普遍应用于玉米遗传多样性及杂种优势群划分的

研究"充分显示了其优越性"并取得了一定成果! 目
前已有 % *-- 多个 !!"标记被定位" 随着研究的深
入及更多 !!" 位点的发现"!!" 标记技术在玉米的
遗传多态性及杂种优势群研究中将展现出更加诱人

的应用前景!
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