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基于SLAF-seq技术分析甜、糯玉米种质遗传多样性
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摘 要：利用简化基因组测序技术SLAF-seq，对国内外引进选育的81份鲜食甜、糯玉米自交系进行遗传多样

性分析。结果表明，共获得803 058个SLAF标签，其中，多态性SLAF标签373 764个。通过序列分析，获得169 128
个有效单核苷酸(SNP)多态标记，利用这些SNP标记分析和构建了81份鲜食甜、糯玉米资源的群体结构和系统发生

树，并将其分为2个群。结果表明，简化基因组测序技术SLAF-seq能高效、低廉地开发出大量SNP标记，是作物种

质资源群体遗传分析的有效工具。研究结果为甜玉米不同基因的聚合、温-热种质杂交育种、鲜食甜、糯玉米亚种

间杂交育种提供依据，有利于鲜食甜、糯玉米自交系的高效利用、品种选育及杂种优势群的建立。
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Abstract: High- throughput specific locus amplified fragment sequencing(SLAF- seq) technology was em⁃

ployed to identify the genetic diversity of 81 inbred lines include sweet and wax corn. The results indicated that the
total of 803 058 SLAF tags and 373 764 polymorphic SLAF tags were obtained. A total of 169 128 single nucleotide
polymorphisms(SNPs) were obtained through sequences analysis. Population structure and phylogenetic relationship
of 81 germplasms of fresh sweet and wax corn were analyzed using the SNP dataset, the population was significantly
divided into two different groups. It suggests that SLAF-seq can be used to develop large-scale SNPs for population
genetic analysis, effectively and economically. The results can provide molecular basis for gene pyramiding of sweet
corn, hybrid breeding of temperate-tropical mode and sweet-wax type. It is beneficial for promoting effective utiliza⁃
tion of sweet corn inbred lines, breeding new cultivars and building of heterotic groups.
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本世纪以来，包括甜玉米、糯玉米在内的鲜食玉

米在我国迅速发展。玉米子粒胚乳基因发生隐性突

变形成甜玉米(Zea mays L. saccharata Sturt.)、糯玉米

(Zea mays L.certaina Kulesh.)类型，已发现的主要胚
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乳突变基因有 su1、su2、sh1、sh2、sh4、du、ae、bt1、bt2、

se、wx[1～3]、sh2-i等，其中，sh1、sh2、sh4、bt1和 bt2基因

突变体导致蔗糖转变为淀粉过程受阻，胚乳含糖量

升高，乳熟期糖含量可高达 15%以上。玉米胚乳突

变基因 su1、sh2及糯质基因wx的发现与应用带动了

鲜食玉米产业的发展，产生了显著的社会经济效

益 [4，5]。sh2-i为 sh2的等位基因，导致ADP葡萄糖-焦
磷酸化酶部分失活，鲜见报道[6]。目前，我国甜玉米

育种原始资源仍主要来自美国、泰国等地。糯玉米

地方资源比较丰富，自交系选育主要以杂交种选育

二环系为主。尽管传统育种技术在作物遗传改良方

面已经取得了显著成就，但其选择效率低，周期长，

远不能满足育种对优良种质的需求，然而赖于利用
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的种质资源背景、亲缘不清，遗传结构不明、系谱混

乱，给亲本选配、种质鉴定和有效利用带来相当大的

难度。

随着分子生物学技术的快速发展，分子标记技

术越来越多地应用于资源品种间的亲缘关系分析。

黄君等[7]利用56对SSR引物对54份甜玉米自交系进

行了遗传多样性分析，检测到 155个位点的等位基

因变异，将甜玉米自交系划分为3大类。卢柏山等[8]

利用1 031个SNP标记对39 份甜玉米自交系进行基

因型分析，将其划分为 5个类群。雍洪军等 [9]利用

SSR荧光标记分析了 90个糯玉米地方品种的遗传

多样性，检测到 216个等位变异，将这些品种划为 3
个类群，认为广西和贵州的糯玉米地方品种的遗传

多样性相对更丰富。史亚兴等[10]基于SNP标记技术

分析了39份不同基因型糯玉米自交系，将他们划分

为 5大类群，认为 SNP标记适用于糯玉米自交系的

遗传多样性及亲缘关系分析。利用多种分子标记技

术构建玉米遗传图谱、研究资源遗传多样性取得了

很大的进展，但仍然存在工作量大、可重复性较差、

标记数量较少、通量低和成本高等问题。

SLAF- seq(Specific- Locus Amplified Fragment
Sequencing)技术，是基于高通量测序开发出来的一

种简化基因组深度测序技术。通过构建 SLAF-seq
文库，筛选特异性位点扩增片段，在全基因组范围开

发大量单核苷酸多态性标记(SNP)。SNP标记已经

广泛应用在作物种质资源亲缘关系分析，高密度遗

传图谱构建、全基因组关联分析及基因定位中，具有

准确性高、通量高、成本低等优点[11~13]。本项目利用

北京百迈客生物科技有限公司自主研发的 SLAF-
seq技术，对 81 份鲜食玉米进行遗传多样性和群体

结构研究，获得全基因组范围内的SNP标记，为种质

利用和杂交育种提供依据。

1 材料与方法

1.1 供试材料

选取 81份鲜食玉米自交系为试验材料，包括

su1、sh2、wx、sh2-i基因型(表 1)，均是近些年从国内

外引进并经选育而成，由广东省农业科学院作物研

究所提供。

表1 81份鲜食玉米材料信息表

Table 1 81 fresh corn germplasms and their relatives
编 号

No.
Y1
Y15
Y17
B4
B10
B11
B14
B16
B21
B24
B31
Y3
B38
B40
B43
B45
B50
B52
B55
B56
B58
B61
Y5

名 称

Name
W13
Y15
Y17
C68
WX
A17
KK-2
KK-3
KK-4
Hsii
M5965
W14-1
Wf1
Wf2-1
Wf2-2
Wf3
Wf4-1
Wf4-2
Wf4-3
Wf4-4
Wf4-5
Wf4-6
Y5

基因型

Genotype
sh2-i

su1

sh2-i

sh2

sh2

sh2

sh2

sh2

sh2

sh2

sh2

sh2-i

sh2

sh2

sh2

sh2

sh2

sh2

sh2

sh2

sh2

sh2

sh2-i

系谱来源

Pedigree
选自美国黄甜种质

选自美国黄甜种质

美国种质W14-1×鲜美1选系

引自美国温带自交系

选自美国温带种质

选自美国温带种质

美国杂交种Krispy king选系

美国杂交种Krispy king选系

美国杂交种Krispy king选系

美国杂交种How sweet it is选系

Xtra tender 2170×C23杂交种选系

选自美国黄甜种质

美国商用杂交种Wf1选系

美国商用杂交种Wf2选系

美国商用杂交种Wf2选系

美国商用杂交种Wf3选系

美国商用杂交种Wf4选系

美国商用杂交种Wf4选系

美国商用杂交种Wf4选系

美国商用杂交种Wf4选系

美国商用杂交种Wf4选系

美国商用杂交种Wf4选系

美国杂交种Krispy king选系

编 号

No.
102
5
6
7
10
11
12
13
14
59
61
62
63
64
65
66
67
68
69
70
71
72
74

名 称

Name
06478-1
C4
C5
C5-1
B抗2
SH1
SH2
海7
UST
Ia5125
W13
W14
W24
W25
W26
W27
W28
C
Z31-2
Z32-2
Z1
Z2
Jan-39

基因型

Genotype
wx

sh2

sh2

sh2

sh2

sh2

sh2

sh2

sh2

sh2

sh2-i

sh2-i

sh2

sh2

sh2

sh2

sh2

sh2

sh2

sh2

sh2

sh2

sh2

系谱来源

Pedigree
粤白糯7号母本

国内杂交种选系C4
国内杂交种选系C5
国内杂交种C5选系

国内杂交种B选系

国内杂交种SH1选系

国内杂交种SH2选系

杂交种海7选系

正甜68父本

引自美国自交系

选自美国黄甜种质

选自美国黄甜种质

美国商用黄白双色杂交种Wf1选系

美国商用黄白双色杂交种Wf5选系

美国商用黄白双色杂交种Wf5选系

美国杂交种Sweet 82选系

美国杂交种Xtra tender 2170选系

国内杂交种C选系

国内杂交种Z31选系

国内杂交种Z32选系

国内杂交种Z1选系

国内杂交种Z2选系

美国杂交种 Jan选系
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续表1 Continued 1
编 号

No.
B65
B66
B70
B71
B73
B76
B81
B83
Y7
Y8
Y9
Y10
Y11
Y13
1
2
73
80

名 称

Name
Wf5-1
Wf5-2
NX1
KK-5
S82
EIX
B81
B83
Y7
Y8
Y9
Y10
Y11
Y13
B73
2
D3
甘肃-1号

基因型

Genotype
sh2

sh2

sh2

sh2

sh2

sh2

sh2

sh2

su1

su1

su1

su1

su1

su1

wild

sh2

sh2

sh2

系谱来源

Pedigree
美国商用杂交种Wf5选系

美国商用杂交种Wf5选系

美国杂交种Northern Xtra选系

美国杂交种Krispy king选系

美国杂交种Sweet 82选系

美国杂交种Early illini xtra选系

Xtra tender 2170×C23杂交种

选自奥甜8703
美国种质WX×montauk选系

美国种质 sh2-i选系

美国种质Wf3×luscious选系

美国杂交种Northern Xtra选系

美国杂交种Northern Xtra选系

美国种质 sh2-i选系

美国自交系B73
英德杂交种2选系

国内杂交种D3选系

选自甘肃-1号杂交种

编 号

No.
75
76
78
81
83
84
85
88
100
A59
Zheng
Bai7
9
60
77
79
82

名 称

Name
shimar2
黄甜-1
2043
甘肃-2号
ang100(黄)
TQ05-30
2043-3
正甜88
粤紫糯选白

粤科06-3
正甜68
Bai7
B抗1
101t
TJ
225-1
ang100(白)

基因型

Genotype
sh2

sh2

sh2

sh2

sh2

sh2

sh2

sh2

wx

sh2

sh2

wx

sh2

sh2

sh2

sh2

sh2

系谱来源

Pedigree
美国杂交种Shimar选系

天津杂交种黄甜选系

美国杂交种2043选系

甘肃-2号选系

美国杂交种ang100
美国杂交种TQ05选系

美国杂交种2043选系

国内杂交种正甜88
粤白糯7号父本

正甜68母本

正甜68
粤白糯7号
国内杂交种B选系

引自美国自交系101t
TJ杂交种选系

美国杂交种225选系

美国杂交种ang100选系

1.2 基因组DNA制备

取每个材料 5株玉米 4叶期幼嫩叶片，液氮速

冻，存于-80℃超低温冰箱中。各样品的基因组

DNA采用CTAB法提取，DNA质量检测用Nanodrop
2000C和Qubit 2.0进行。

1.3 酶切方案确定

根据玉米基因组(2.29 Gb)以及GC含量(43.34%)
等信息，以玉米基因组作为参考基因组进行酶切预

测。参考基因组地址：ftp://ftp.ncbi.nlm.nih.gov/ge⁃
nomes/all/GCA_000005005.5B73_RefGen_v3。经SLAF
酶切预测软件对参考基因组进行电子酶切预测，选

择最适酶切方案，组装出的基因组大小为 2.07 Gb，
GC含量为47.40%。

1.4 基因组测序、SLAF标签分析及SNP分析

各样品基因组DNA依据实验选取的最适酶切

设计方案进行酶切。将得到的SLAF标签的酶切片

段按顺序进行以下操作：3′端加A处理、连接Dual-
index[14]测序接头、PCR扩增及产物纯化、目的片段回

收、建立文库、文库质检，质检合格后用 Illumina⁃
HiSeq进行测序。以水稻日本晴作为对照(Control)
进行测序分析来评估酶切实验的准确性。

测序原始数据经Dual-index识别，获得各个样

品的 reads。过滤接头后，评估测序质量和数据量。

通过对照数据评估RsaI的酶切效率，判断实验过程

的准确性和有效性，然后通过生物信息学方法，在群

体中开发全基因组范围的 SNP标记，利用代表性的

高质量SNP进行群体多态性分析。

1.5 群体遗传结构和亲缘关系分析

对所有的SNP根据完整度>80%、次要基因频率

(MAF)>0.05过滤，基于过滤后的SNP，运用数学统计

学方法对群体进行进化树、群体结构分析，从基因组

水平揭示群体之间的遗传分化关系。

2 结果与分析

2.1 基因组测序数据统计和质量

通过电子酶切预测，最终选用RsaI进行酶切，

将酶切片段长度为 364~394 bp的序列定义为 SLAF
标签，预测能得到 155 447个 SLAF标签，在玉米基

因组 10个染色体上分布基本均匀，平均 SLAF间距

在 14 497~15 017 bp。序列分析表明，实验中RsaI
的酶切效率为 94.26%，共得到 209.00 MReads。通

过SOAP[15]软件将Control的测序 reads与其参考基因

组进行比对，结果显示，双端比对效率在97.52%，比

对效率基本正常，SLAF建库正常，说明SLAF标签酶

切方案可行。对各样品的测序数据进行统计，共获

得 209.38 MReads数据，测序平均Q30(测序质量值

大于或等于 30的碱基所占百分比)为 91.04%，表明

测序质量很高，平均GC含量为44.05%(表2)。
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表2 各样品SLAF-seq测序数据统计表

Table 2 Summary of genomic sequences generated by SLAF-seq
样品编号

Sample ID
Y1
Y15
Y17
B4
B10
B11
B14
B16
B21
B24
B31
Y3
B38
B40
B43
B45
B50
B52
B55
B56
B58
B61
Y5
B65
B66
B70
B71
B73
B76
B81
B83
Y7
Y8
Y9
Y10
Y11
Y13
1
2
73
80

测序片段数(个)
Total reads
3 316 627
2 935 848
3 143 675
3 584 753
4 473 856
4 351 413
6 685 897
4 097 255
2 780 676
2 663 031
2 270 356
3 118 308
4 157 971
4 006 788
2 545 356
3 094 085
3 304 315
3 470 580
3 536 371
3 036 316
3 320 538
2 947 920
3 911 510
2 672 200
2 524 518
3 300 438
3 513 777
2 296 747
2 856 833
3 569 322
3 022 168
3 498 257
4 194 003
4 435 697
4 453 768
4 093 695
2 745 765
1 714 705
2 307 874
1 652 488
1 895 439

GC含量(%)
GC

44.71
46.97
44.38
43.75
44.17
43.74
43.98
44.79
45.32
45.73
45.62
43.93
43.41
43.72
45.64
45.60
45.60
44.62
44.18
45.16
45.52
44.58
46.32
44.25
44.91
45.14
45.06
44.41
44.76
44.71
44.94
44.18
43.99
43.74
43.76
43.79
44.61
43.70
43.53
43.35
43.66

测序质量(%)
Q30
91.97
92.38
92.35
92.52
92.10
92.36
92.14
92.54
92.49
92.03
92.12
92.43
92.22
92.08
91.92
92.35
92.33
92.08
91.92
91.31
91.66
91.69
92.58
91.92
90.66
91.55
91.86
91.98
91.93
92.10
91.82
92.43
92.36
92.32
92.75
92.27
92.07
90.29
89.88
90.21
90.27

样品编号

Sample ID
102
5
6
7
10
11
12
13
14
59
61
62
63
64
65
66
67
68
69
70
71
72
74
75
76
78
81
83
84
85
88
100
A59
Zheng
Bai7
9
60
77
79
82
Control

测序片段数(个)
Total reads
2 113 795
2 266 241
1 868 022
2 089 185
2 410 864
1 563 245
2 043 481
1 775 104
1 819 556
1 142 720
2 010 952
1 673 210
1 974 984
2 089 695
1 353 802
1 814 374
1 792 497
1 961 069
1 831 140
2 144 282
1 889 891
1 710 661
1 956 031
1 661 716
2 017 846
1 940 926
1 911 175
1 718 226
1 776 815
2 185 850
1 993 909
1 893 320
1 749 167
1 830 222
1 664 143
1 713 758
1 527 258
1 738 731
1 578 288
1 683 584
609 829

GC含量(%)
GC

43.30
43.32
43.58
43.52
43.45
43.68
43.57
43.40
43.18
43.08
43.58
43.81
43.47
43.61
43.63
43.58
43.72
43.61
43.55
43.85
43.56
43.27
43.42
43.45
43.48
43.65
43.52
43.57
43.68
43.90
43.65
43.41
43.52
43.68
43.51
43.37
43.42
43.19
43.19
43.08
42.47

测序质量(%)
Q30
89.88
90.18
90.53
90.26
87.69
89.91
89.85
90.68
90.08
90.39
91.11
90.30
90.87
90.42
90.58
90.93
90.40
90.78
90.14
89.50
88.99
89.74
89.44
88.31
88.67
89.95
89.34
89.77
90.00
89.70
89.80
89.20
90.86
90.84
91.12
90.90
91.03
91.26
91.08
91.67
91.66

2.2 SLAF标签和SNP标记的鉴定

利用 BWA软件定位 SLAF标签到参考基因组

上，通过生物信息学分析，本研究共获得803 058个
SLAF标签，各材料的平均测序深度为9.66x。表3统

计在玉米不同染色体上的SLAF标签和多态性SLAF
标签的个数，结果获得 373 764个多态性的 SLAF标

签。进一步分析，鉴定到 1 135 763个 SNP标记，每

个样品的SNP标记数目在256 171～477 605个。这
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些 SNP标记的平均完整度(即 SNP所在位点在全部

样品中的信息完整度)在 22.55%～42.05%。在经过

次要基因型频率(MAF)大于5%和完整度大于80%的

选择标准去除后，共得到169 128个高一致性的有效

SNP可用于群体遗传分析。从鉴定到的SNP可以看

出，不同种质样品的 SNP杂合率差异不大，范围在

0.35%～10.19%，绝大多数在 5%以下，表明各种质

基因组纯合度很高(表4)。

表4 群体SNP信息统计表

Table 4 Summary of identified SNPs
材料编号

Sample ID
Y1
Y3
Y5
Y7
Y8
Y9
Y10
Y11
Y13
Y15
Y17
B4
B10
B11
B14
B16
B21
B24
B31
B38
B40
B43
B45
B50
B52
B55
B56
B58
B61
B65
B66
B70
B71
B73
B76
B81
B83
1
2
73
80

SNP 数量

SNP num
421 721
313 733
477 605
358 595
366 321
363 887
342 932
341 229
334 720
424 984
345 926
329 152
378 907
361 221
416 852
362 282
339 339
351 476
337 253
349 453
349 535
333 607
315 373
324 866
351 669
353 441
315 218
346 886
328 697
308 753
316 985
325 044
333 194
315 258
319 552
335 693
322 571
335 909
295 643
297 171
311 604

SNP 完整度(%)
Integrity
37.13
27.62
42.05
31.57
32.25
32.04
30.19
30.04
29.47
37.42
30.46
28.98
33.36
31.80
36.70
31.90
29.88
30.95
29.69
30.77
30.78
29.37
27.77
28.60
30.96
31.12
27.75
30.54
28.94
27.18
27.91
28.62
29.34
27.76
28.14
29.56
28.40
29.58
26.03
26.16
27.44

SNP 杂合率(%)
Heter ratio

6.23
4.04
5.99
4.81
3.75
5.78
3.97
4.34
3.80
7.06
7.99
3.42
7.18
5.45
4.93
3.63
5.23
6.63
5.23
3.85
4.68
3.81
3.46
3.52
3.83
3.59
3.46
3.49
3.84
3.07
3.28
3.45
3.17
3.20
4.18
3.94
3.51
0.35
2.65
2.67
2.75

材料编号

Sample ID
102
5
6
7
10
11
12
13
14
59
61
62
63
64
65
66
67
68
69
70
71
72
74
75
76
78
81
83
84
85
88
100
A59
Zheng
Bai7
9
60
77
79
82

SNP 数量

SNP num
309 331
273 849
305 751
306 639
275 676
256 171
316 391
302 721
294 153
256 293
313 165
298 575
294 734
297 488
281 887
300 678
303 348
310 069
295 709
297 926
265 430
306 929
301 415
287 463
299 844
292 784
289 380
298 344
296 690
314 434
339 725
294 430
302 863
321 422
312 115
300 937
295 795
316 870
293 171
290 533

SNP 完整度(%)
Integrity
27.24
24.11
26.92
27.00
24.27
22.55
27.86
26.65
25.90
22.57
27.57
26.29
25.95
26.19
24.82
26.47
26.71
27.30
26.04
26.23
23.37
27.02
26.54
25.31
26.40
25.78
25.48
26.27
26.12
27.68
29.91
25.92
26.67
28.30
27.48
26.50
26.04
27.90
25.81
25.58

SNP 杂合率(%)
Heter ratio

3.25
2.46
2.67
2.58
2.67
2.77
3.17
2.86
3.10
2.94
3.19
4.57
3.21
2.85
4.25
3.61
3.07
2.91
2.81
3.10
2.79
2.56
2.92
2.70
3.08
2.76
2.73
2.86
2.51
2.80

10.19
2.75
2.89
9.69
9.38
3.15
2.95
5.25
3.34
3.35

表3 SLAF标签和多态性SLAF标签在各染色体分布统计

Table 3 Summary of obtained SLAF tags and polymorphism SLAF tags on each chromosome 个

染色体编号

Chromosome ID
1

10
2
3
4
5
6

SLAF标签数

SLAF number
115 960
56 405
91 338
90 292
91 757
82 385
63 440

多态性SLAF标签数

Polymorphic SLAF
53 247
26 278
43 432
43 214
41 738
37 142
29 860

染色体编号

Chromosome ID
7
8
9
Mt
Pt
Scaffold_1
Total

SLAF标签数

SLAF number
69 244
66 376
58 567

974
217

16 103
803 058

多态性SLAF标签数

Polymorphic SLAF
33 655
30 636
26 735

210
6

7 611
373 764
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2.3 群体遗传结构分析

基于筛选的有效 SNP，通过Admixture软件，从

基因组水平分析了 81份鲜食玉米种质的群体结构

(图 1)。从图 1可以看出，根据交叉验证错误率的谷

值确定最优分群数为 2，说明 81份鲜食玉米种质群

体结构较为明显，被分为 2类。利用这些全基因组

SNP信息，可以揭示这81份鲜食玉米不同自交系材

料的遗传分化关系。从图 2进化树可以看出，“B”、
“Y”系的自交系大多数聚为BY群，这些自交系的原

始种质直接来源于美国中西部甜玉米带，是2011年
一次引进的，而且与国内种质间没有进行基因交流，

组成上基本一致。其他自交系聚为NBY群，包括近

年来国内选育的自交系，早期来源于美国甜玉米种

质在选育中同国内种质进行杂交重组再创新的，他

们之间亲缘关系较近。进一步将BY群和NBY群又

分别划为 4个和 3个亚群，BY群的 4个亚群分别包

含 10、27、9、8个材料，NBY群的 3个亚群分别包含

14、4、9个材料(表5)。

注：各个K值对应的交叉验证错误率显示k为2时得到最优分群结果。

Note: Cross validation error rates corresponding to different K-values show k=2 is the best.
图1 基于鉴定的SNP分析81份种质群体结构

Fig.1 Analysis of population structure based on identified SNPs

图2 基于鉴定的SNP分析种质的系统进化树

Fig.2 Phylogenetic tree based on identified SNPs
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3 结论与讨论

第 3代分子标记 SNP标记具有明显的优势，分

布范围广、密度高，是最为广泛存在的一种多态性标

记；易开发、与功能基因关联度高，更容易获得与性

状相关的功能标记；突变率低、较高的遗传稳定性，

其突变率一般仅为10-9，遗传稳定性强；仅两种等位

基因型，检测通量高，易标准化、自动化分析。在水

稻、玉米、大麦等作物遗传图谱构建及遗传多样性分

析等领域有良好的应用前景[16～18]。将SNP标记和其

他分子标记相结合用于分子辅助育种，分辨率和准

确性大幅度提高，能够更有效地挖掘利用种质资

源 [19]。尤其在禾谷类作物遗传改良研究中，SNP标

记能够得到期望的基因型，节约时间和成本，提高育

种的效率[20]。

简化基因组测序能有效克服基因组复杂、序列

与标记信息缺乏进行大规模开发 SNP标记。目前，

主要有限制性酶切位点相关的DNA(RAD)测序、基

因分型测序(GBS)、基于 II B型限制性内切酶位点相

关的DNA等[21～23]。本研究通过 SLAF-seq技术在鲜

食玉米种质中成功开发了高通量的 SNP标记，总数

达到169 128个，高一致性的有效SNP用于群体遗传

和亲缘关系分析，为进一步研究鲜食甜、糯玉米资源

杂种优势提供了基础数据。

优异种质是品种选育的基础，依据杂种优势群

选配自交系是重要的考虑因素。近几十年来，许多

研究者利用亲本形态差异、地理来源、系谱关系、配

合力表现以及同工酶标记等来划分玉米杂种优势

群，分子标记手段研究玉米杂种优势群具有显著的

优势[24，25]。美国玉米带种质被分为2个杂种优势群，

在育种中发挥了巨大的作用。张世煌[26]提出了我国

玉米杂种优势群的分群思想，即杂种优势群的划分

应向两群靠拢，最终归纳为SS和NSS两个杂种优势

群。近年来，大量针对国内玉米自交系遗传多样性

的分析也得到了类似的结果。赵旭等[27]将106 份玉

米自交系也归并为 SS(旅大红骨、PA、Reid)和 NSS
(PB、塘四平头、Lancaster)两大种质类群。本研究针

对 81份不同自交系鲜食甜糯玉米，利用 SNP标记，

分析了他们的遗传分化关系，结果说明，从美国中西

部甜玉米带引进的种质为基础材料选育的自交系归

于BY群，组成上属于温带亲缘，包含4个亚群，他们

的亲缘关系最近；来源于本地种质所选育的自交系

归属于NBY群，主要由亚热带血缘的种质组成，也

可划分为 3个亚群，显示他们之间有相近的亲缘。

本研究通过种质档案及系谱比对，也发现存在异名

同种、不同世代同种现象。本研究结果能够为纠正

种质间关系、理清系谱提供基础数据，也为甜玉米

温-热种质杂交育种、鲜食甜糯玉米亚种间杂交育

种及建立杂种优势群提供分子依据。
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