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摘 要! /01 分子标记是继形态标记#细胞标记和生化标记之后发展起来的一类重要的遗传标记"已在生命科

学领域中广泛应用$ 介绍几种 /01 分子标记的原理"综述了 /01 分子标记在玉米种质遗传多样性鉴定%绘制指纹

图谱#杂种优势类群划分和杂种优势预测等方面的应用"并探讨了在玉米种质研究中存在的问题和应用前景&
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种质资源是玉米育种的遗传物质基础" 育种成

效的大小取决于拥有优异种质的数量&因此"对玉米

种质遗传多样性深入认识是合理利用种质的前提&
多年来"玉米种群间的人工杂交构成复合群体"形成

了一些新的变异类型种质" 很难用传统的形态学或

细胞学的方法进行鉴定评价’ 同工酶标记也曾被用

于玉米种质遗传关系研究"由于标记位点数量有限"
表现出一定的局限性& 与它们相比"/01 分子标记

具有直接以 /01 表现%标记数量多%遗传稳定%多态

性高% 不受环境影响等优点" 是最为理想的遗传标

记"无疑给玉米种质研究利用提供了新的技术途径&
本文系统报道了近年来利用分子标记技术进行玉米

种质研究取得的一些进展"以供玉米育种者参考&
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! /01 分子标记的类型与原理

/01 分子标记是以 /01 序列的多态性为基础

的遗传标记" 它可以反映生物个体和群体基因组的

差异"而这种差异通过将基因组限制性内切酶酶切%
cN7 扩增%分子杂交等技术"在凝胶电泳上检测出

来$随着分子生物学技术的迅速发展"相继出现了几

十种 /01 分子标记$ 目前"在玉米种质资源研究中

应 用 较 多 的 是 1JHc%227%7JHc%71c/ 等 分 子 标

记"依据其原理可以分为二类$
<=< 以 $)&%>,1* 杂交为基础的分子标记

限制性片段长度多态性,78MUR@FU@L9 JRCGP89U H89$
GU: cLVKPLRQ:@MP; 7JHc.开创了直接应用 /01 多态

性发展遗传标记的新阶段$ 7JHc 标记是指一个物

种或品种的 /01 片段长度多态性" 反映了 /01 序

列中核苷酸排列顺序的差异$ 7JHc 标记的多态性

来源于基因组限制性内切酶酶切位点的突变及相邻

位点间 /01 结构重排,包 括 缺 失%重 复%易 位 和 插

入."用限制性内切酶酶切不同品种的 /01"通过琼

脂糖凝胶电泳分离大小不同 /01 片段"转移凝胶中
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的 !"# 到尼龙膜或硝酸纤维素膜上!用放射性同位

素$通常用 %&’(或非放射性标记$如地高辛等(的探针

进行 )*+,-./0 杂交!经放射性自显影显示结果!从而

揭示出不同遗传位点多态性"
!"# 以 $%& 技术为基础的分子标记

!"#"! $%&’ 技术

随机扩增多态性 !"#$1203*4 #456787.3 %*69:
4*/5-7;4 !"#< 1#%!(是在 %=1 基础上发展起来的

分子标记!通常以 >? 碱基!碱基顺序随机排列的寡

核苷酸序列为引物!对基因组 !"# 随机扩增鉴别多

态性 !"# 的过程"扩增产物通过琼脂糖凝胶电泳等

分离!经 @A 染色后!即可对此基因组 !"# 进行多

态性分析"
!"#"# (($ 技术

在高等生物基因组中普遍存在着 > B C 个碱基

组成的简单重复序列 ))1$)7456. ).D+.0E. 1.5.2,;(!
通常又称微卫星" 因其重复次数不同而造成每个座

位的多态性" 微卫星位点两侧序列有一段是相当保

守的单拷贝序列"因此!可以根据两侧序列设计一对

特异引物!经 %=1 扩增#琼脂糖凝胶电泳或聚丙烯

酰胺凝胶电泳分离扩增产物! 经 @A 染色后放射自

显影!可以精确的检测出待定位点微卫星 !"# 长度

多态性"
!"#") %*+& 技术

扩增片段长度多态性$#456787.3 F/2G4.0, H.0G,-
%*694*/5-7;4< #FH%(是 >II& 年 荷 兰 科 学 家 J2K.2+
和 L*; 发 明 的 一 种 分 子 标 记 技 术 ! 已 申 请 专 利"
#FH% 技术原理是基于 1FH% 技术和 %=1 技术的结

合$ 植物基因组 !"# 经限制性内切酶双酶切后!形

成分子量大小不等的随机限制性片段" 然后将特定

的双链接头连接到 !"# 片段的末端!随后以接头序

列和相邻的限制性位点序列!作为引物结合位点!进

行 %=1 扩增!最后通过变性聚丙烯酰胺凝胶电泳分

离扩增的 !"# 片段! 从而显示出扩增片段长度多

态性"

M !"# 分子标记在玉米种质资源研

究中的应用

#"! 绘制指纹图谱

对品种遗传本质 !N)O特异性#一致性#稳定性(
的客观描述是品种鉴定和保护前提" !"# 分子标记

建立品种的指纹图谱已用于品种鉴定" 指纹图谱是

鉴定品种#自交系的有力工具"它具有高度的个体特

异性#迅速#准确等优点" 在检测良种质量$真伪#纯

度(#利用优良自交系和保护知识产权等方面均有重

要意义"
著名美国先锋公司首先引用了 #FH% 技术用于

玉米自交系#杂交种的鉴定工作!建立品种档案!保

护品种专利" 法国 F29. 用 > 个 #FH% 引物在 M 个玉

米基因型中发现了 &? 条以上多态性带谱!十分适合

于玉米基因鉴定" 吴敏生等利用 #FH% 标记技术研

究 >P 个玉米自交系进行分类!研究发现用任何一对

引物可以将 >P 个自交系区分开来" )47,- 等用 &Q
个 探 针 酶 组 合 对 PQ 个 玉 米 杂 交 种 检 测 到 MQQ 个

1FH% 标记! 运用这些标记将同工酶技术难以区分

的杂交种区分开来" 李启云等用 1#%! 技术经过 R?
个引物的重复筛选! 构建了吉林省玉米骨干系及主

推品种的 !"# 指纹图谱!其中仅用 R 个引物可以完

全区分所有供试材料" 李晓辉等从 MM? 对引物中筛

选出多态性丰富的 SQ 对引物! 以 M> 份玉米自交系

和组配的 >& 个杂交种为材料!进行 ))1 标记分析!
利用两个或三个引物组合构建 ))1 图谱!可以将 >&
个杂交种区分" 赵久然等用 ))1 技术构建中国玉米

品种 !"# 指纹库! 将是国家品种质量鉴定的重要

依据"
#"# 玉米种质遗传多样性研究

遗传多样性一般是种内遗传差异水平! 它反映

一个物种适应环境的能力及其被改造和利用的潜

力"遗传多样性是生命系统的基本特征!高遗传多样

性是维持物种长期生存的基础" 以往对玉米遗传多

样性的描述常用性状的平均数# 方差和变异系数等

遗传参数作遗传潜势分析%!"# 分子标记则能够从

本质上揭示其变异规律! 并用群体中某一位点等位

基因数#多态性位点百分率#每个位点的平均等位基

因数#多态性信息量$%T=(#多态性检测效率$#7(和群

体的遗传多样性比率$U;,(等指标评价玉米种质遗传

多样性!现已成为分析遗传多样性的有效工具"
)47,- 等用 M&? 对 1FH% 探针对 &P 个玉米自交

系等位变异进行检测! 结果发现自交系等位变异数

目与产量的决定系数$/M(高达 ?VQP!说明根据自交系

等位变异预测杂交种的产量是非常有效的" 吴敏生

等利用 #FH% 标记技术研究 >P 个玉米自交系遗传

多样性%李新海等利用 R& 对 ))1 引物在 M> 份玉米

自交系中共检测到 >MP 个等位基因变异! 平均每对

引物检测到等位基因为 MVIS 个!多态性信息量$%T=(
平均 ?VS>>"他们研究都表明 #FH%#))1 可用于自交

系 的 遗 传 变 异 分 析 " 袁 力 行 等 利 用 #FH%#))1#
1FH%#1#%! 标记比较分析 >S 个 玉 米 骨 干 系 的 遗

传多样性! 结果 R 种标记都可以用于遗传多样性研

究!其中 ))1 标记最高多态性信息量$%T=(十分适合

& 期 >S张仁和等$!"# 分子标记与玉米种质研究



玉米种质遗传多样性分析!
!"# 玉米杂种优势群划分

杂种优势育种是玉米育种研究的主流! 其理论

基础是杂种优势群和杂种优势模式" 合理准确地划

分自交系杂种优势群"建立相应的杂种优势模式"是

提高育种效率的重要基础研究! 我国学者通过系谱

法或地理来源分析初步划分了我国自交系类群"随

着近年来多元复合种质的应用" 以及育种过程中发

生的种质交流与渗透"我国玉米种质基础日趋复杂!
对当前玉米种质进行系统研究已迫在眉睫! 原有根

据系谱来源划分杂优群的方法已经不适应划分新类

群和新杂优模式的需要!
利用 !"# 分子标记划分杂种优势群行之有效"

结果与系谱法相一致" 并可以将系谱不清的种质划

分到相应的杂种优势群! 刘新芝等利用 $#%! 标记

将我国目前 &’ 个玉米骨干系划分为 ( 个杂种优势

群"结果与系谱法一致! )*+,- 等报道了利用 ./& 对

))$ 引物对 01 个自交系杂种优势群的划分" 并同

$23% 标记和系谱法比较"结果基本相同! 李新海等

将 ))$ 用于自交系变异和优势群的划分"聚类分析

结果表明"供试自交系可以分为两个类群#黄早四自

成一群"其余 45 个自交系又可分为 ’ 个亚群! 生产

上利用高产组合的亲本均属于不同类群" 而在类群

6亚群7内未发现高产组合! 袁力行等利用 ))$$$23%
标记对 48 个玉米自交系杂优群的划分"将供试材料

分为塘四平头$ 旅大红骨$3)9$:))) 和 %# ’ 个类

群"划分结果与系谱基本一致"并把系谱不清的种质

划到相应的杂种优势群! 其中 %" 群种质的确认"进

一步拓宽了我国玉米种质" 丰富了玉米杂种优势利

用模式"为育种实践提供了有价值的信息!
!"$ 预测玉米杂种优势的研究

杂种优势利用可以明显的提高玉米产量和改善

品质! 杂种优势预测方法很多"分子标记形成以后"
很快就应用到作物杂种优势预测上! 3;; 等")*+,-
等研究发现"$23% 遗传距离与 2. 杂种优势表现存

在 高 度 的 相 关 性 " 可 用 于 杂 种 优 势 预 测 ! 而

<;=>-+?@;A 等 和 :BCC;?*D+;A 等 研 究 结 果 却 不 同 "
$23% 难 以 预 测 玉 米 杂 种 优 势 ! 袁 力 行 等 利 用

#23%$))$$$23%$$#%! 标 记 对 E0 个 自 交 系 进 行

遗传多样性分析的基础上也研究这种相关性" 结果

呈显著正相关"但相关程度还不足以预测杂种优势!
吴敏生等进行 $#%! 分子标记与杂交种产量预测

的研究"结果表明"利用 $#%! 标记预测杂种优势

作用有限" 应进一步研究与杂种优势有关的 FG3"
从而预测高产组合!

众多研究表明" 可能与所获得的分子标记与产

量性状的基因位点相关性不高有关!:BCC;?*D+;A 等

分别从理论和计算机模型的分析得出" 要获得较高

的相关性"必须增加与杂种优势有关的 FG3 连锁的

标记位点的绝对数目! 因此"在进行 !"# 分子标记

预测杂种优势过程中" 检测与杂种优势表达有关的

所有座位"然后用这些座位来预测杂种优势"可能是

一条有希望的途径!

/ 存在的问题与展望

!"# 分子标记在玉米种质遗传多样性评价$鉴

定品种绘制指纹图谱$ 杂种优势群划分和杂种优势

的预测等方面具有重要的应用价值" 取得了可喜的

进展"展示了十分诱人的前景!从操纵表型真正进入

到操作基因型的阶段" 在某种意义上实现了遗传研

究质的飞跃"找到了研究玉米种质资源的新途径!但

实际中仍存在一些问题#!$23% 分析成本高"且有

放射性环境问题%$#%! 标记具有自身重复性差的

缺点! "大多数已标记的基因是控制玉米质量性状

的基因" 而许多重要农艺性状是由多基因控制的数

量性状"FG3 定位和作图力度不够! #与育种目标

性状紧密连锁的分子标记"标记的多态性频率较低!
鉴此"玉米种质 !"# 分子标记应注意以下几个

方面#利用 !"# 分子标记挖掘$鉴定与玉米高产$优

质$抗逆性有关的新基因%积极寻找与目标农艺性状

基因紧密连锁的经济高效的分子标记" 并随时注意

新型的 !"# 分子标记% 同时 !"# 分子标记与形态

标记$细胞标记和生化标记等技术有机结合"以获得

对玉米种质的完整评价%简化分子标记技术"降低成

本" 实现检测过程的自动化" 加速玉米种质研究进

程!相信随着分子生物学的飞速发展和 !"# 分子标

记技术的日臻完善"!"# 分子标记必将为玉米种质

进一步深入研究利用搭建技术平台!
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穗粗 80e7,6B9 7@:f秃尖 80e<7,?B@ A@:f出籽率 80e
7,??9 "?:f穗长80e7,??B 6@:f粒深80e7,7@; B9:$

= 结论与讨论

对玉米果穗几个主要性状与产量间的相关分析

表明#除秃尖外!其他性状均与产量呈正相关!其相

关系数大小依次为粒深%穗粗"穗行数"穗长"秃尖"
出籽率"行粒数和百粒重& 通径分析除了秃尖外!其

它性状对产量均表现正向直接效应! 其中穗行数对

玉米产量的直接通径系数最大’其次是行粒数%百粒

重%穗粗%秃尖%出籽率%穗长等!这与相关系数分析

结果的排序不尽一致& 所以为了更准确的了解玉米

果穗各主要性状对产量的贡献大小! 应先在相关分

析的基础上再进一步进行通径分析&
从通径分析结果看出!为获得高产玉米品种!应

着重注意穗行数和行粒数较多的基因型! 同时要协

调好穗行数与穗长%粒深%行粒数%百粒重和出籽率

以及行粒数与秃尖和穗粗之间的关系&
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