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基于SNP标记的糯玉米种质资源遗传多样性分析
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摘 要：为了提高糯玉米种质资源的利用效率，挖掘优异糯玉米种质资源、改良糯玉米品种，利用(Single nucle⁃
otide polymorphism，SNP)芯片技术对44份不同来源的糯玉米自交系和5份分别代表中国玉米5大类群的普通玉米自

交系进行全基因组扫描。结果表明，34 257个SNP 标记在49份玉米自交系中的多态性信息含量(polymorphism infor⁃
mation content，PIC) 为 0.02～0.56，平均含量为 0.32；最小等位基因频率(minor allele frequency，MAF)≥0.03。49份玉

米自交系间的状态一致性(identity-by-state，IBS)变幅为 0.59～0.99，平均为 0.68。基于 IBS利用 Neighbor-joining
(NJ)聚类分析方法，将49份自交系划分为5个类群，分别包含19份、9份、4份、9份和3份材料，其中系谱来源不清晰

的糯玉米自交系被划分至不同类群，明确了它们的亲缘关系。
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Abstract: In order to improve the utilization efficiency of waxy maize germplasm in excellent germplasm re⁃
sources exploitation and waxy maize variety improvement, a genome-wide scan was performed on 5 maize inbred
lines, which represent crop maize germplasm resources in China respectively, and 44 waxy maize inbred lines from
different sources with SNP-Chips. A total of 34 257 SNPs with Polymorphic Information Content(PIC) ranged from
0.02 to 0.56, with an average of 0.32; and a minimum allele frequency(MAF) ≥ 0.03 was used for genetic diversity
analysis. The identity-by-state(IBS) of the 49 inbred lines ranged from 0.59 to 0.99 with an average value of 0.68.
Five groups were divided from 49 maize inbred lines by Neighbor-joining(NJ) clustering method based on IBS, in⁃
cluding 19, 9, 4, 9, and 3 materials. Waxy maize inbred lines with unknown pedigree were divided into different
groups, so their relatedness with other inbred lines was defined.
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糯玉米(Zea mays L. var. ceratina Kulesh)是玉米

属的一个亚种。糯玉米富含支链淀粉以及蛋白质、

赖氨酸、色氨酸等营养物质、适口性良好，是一种高

营养价值和高经济价值的特用玉米[1]。我国是糯玉

米的起源中心，有着丰富的种质资源 [2]。目前我国

糯玉米育种技术仍主要以选育二环系为主，整体水

平与国外先进育种水平相比还有一定差距[3]。由于

在糯玉米育种中大量使用相同和相近的亲本, 导致

新育成品种遗传基础日益狭窄、遗传变异率低、优异

基因较少、遗传多样性不足等问题[4]，极大限制了糯



玉米产量和品质的进一步改良，而且还使糯玉米生

产应对不良环境的能力大大降低，增加潜在的用种

风险。因此，对糯玉米种质进行遗传多样性分析，全

面了解这些种质的遗传基础和亲缘关系，对发掘利

用优异的育种材料，拓宽遗传基础，加快糯玉米育种

改良进程具有重要意义。

传统的依据系谱分析糯玉米种质遗传多样性虽

然可以大致判断种质间遗传差异，但存在着系谱资

料缺失无从查找以及种质材料由于多次和不同材料

进行杂交转育，已无法直接根据系谱分析其亲缘关

系等问题，存在一定的局限性。近年来随着DNA分

子生物学技术的快速发展，RFLP、RAPD、SSR等分

子标记技术已被广泛应用于糯玉米的遗传多样性分

析[5～7]。RFLP、RAPD和SSR等传统分子标记受检测

方法和位点数量的限制，无法从全基因组水平上对

供试材料进行高通量分析，限制了分析的精确性。

SNP是指由单个核苷酸的变异所引起的DNA
序列多态性。SNP分子标记具有分布广泛、遗传稳

定、可高通量自动化检测等优势。玉米不仅是重要

的粮食作物，同时也是植物遗传学研究的重要模式

植物。玉米基因组大小约为2 500 Mb[8]，包含约50 000
个基因[9]，其基因组大小是拟南芥的20倍，是水稻的

6倍。玉米基因组中平均约每 60.8 bp就存在一个

SNP[10]，这为玉米高通量基因型鉴定、遗传多样性分

析、高密度遗传图谱构建、群体遗传结构分析以及连

锁不平衡程度估计等研究中SNP标记的开发和应用

提供了遗传学基础 [11～14]。史亚兴等 [15]利用 1 059 个

SNP 标记将选自中糯 1 号、紫糯 3 号、紫香糯 1 号等

种质的37份糯玉米自交系划分为 5 个类群。上海、

江苏等地所在的南方丘陵玉米区是我国重要的糯玉

米生产和消费区，利用 SNP标记对这些地区糯玉米

种质资源遗传多样性的研究尚未见报道。Xu等 [16]

基于Affymetrix® Axiom技术平台开发了 55 K玉米

高通量SNP芯片，其已被应用于玉米群体结构、遗传

多样性和GWAS分析 [17]。本研究采用Axiom Maize
55K芯片上的 34 257个 SNPs标记分析 44份来自北

京、陕西、江苏、上海、云南等地的糯玉米自交系和5
份分别代表中国玉米5大类群的普通玉米自交系的

遗传多样性，了解这些糯玉米自交系在全基因组水

平上的遗传多样性和亲缘关系，为糯玉米种质改良

与创新、杂种优势新模式的开发与利用提供理论

依据。

1 材料与方法

1.1 试验材料

供试的玉米种质资源材料共 49份(表 1)，包括

44 份糯玉米自交系 (1～44)；5 份普通玉米自交系

(45～49)齐 319、昌 7-2、E28、B73和Mo17作为标准

测验种，分别代表 P群、塘四平头群、旅大红骨群、

Reid群和Lancaster群[18]。其中材料 1～46由上海市

农业科学院玉米遗传育种课题组提供，材料47～49
由中国农业科学院作物科学研究所玉米资源国家库

提供。

表1 49份玉米自交系名称及系谱来源

Table 1 List of 49 maize inbred lines and their pedigrees
编 号

No.
1
2
3
4
5
6
7
8
9

10
11
12
13
14

名 称

Name
17YS-81
17YS-40
16SW-424
16HW-31
16SW-485
17YS-100
17YS-30
16SW-365
17YS-62
17YS-67
17YS-4
17YS-41
通系5 Tongxi5
16SW-324

系 谱

Pedigree
(W48/5003)/中糯2号二环系

W01/中糯1号二环系

W93/西星黑糯1号二环系

(江南花糯二环系/白478)/W95
W75/白478
珠玉糯1号二环系

W97/玉美头601二环系

美玉8号二环系

(W13/通系5)/W88
不详

{(515/小黄糯)/通系5}/江南花糯二环系

通系5/(515/小黄糯)
不详

W75/[江南花糯二环系/(祝西/5003)]

来 源

Origin
北京

北京

山东

山东

山东

广东

广西

广西

江苏

江苏

江苏

江苏

江苏

江苏
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续表1 Continued 1
编 号

No.
15
16
17
18
19
20
21
22
23
24
25
26
27
28
29
30
31
32
33
34
35
36
37
38
39
40
41
42
43
44
45
46
47
48
49

名 称

Name
16AW-1008
17YS-63
16SW-480
09N-5M
17YS-1
17YS-103
17YS-89
17YS-90
W114
W152
17YS-23
17YS-26
17YS-12
16SW-476
17YS-46
17YS-70
W147
17YS-60
09N-S150P
17YS-88
申W22 ShenW22
17YS-19
17YS-39
17YS-71
W116
W75
17YS-76
17YS-58
17YS-10
16SW-451
齐319 Qi319
昌7-2 Chang7-2
E28
B73
Mo17

系 谱

Pedigree
张红/[江南花糯二环系/(祝西/5003)]
(20013/W22)/W88
[通系5(488/5003)]/W88
不详

不详

不详

不详

不详

不详

不详

不详

不详

不详

[(七宝紫/申W22)/江南花糯二环系]/{[通系5/(515/小黄糯)]/通系5}
(W01/W48)/W01
不详

不详

不详

不详

不详

小黄糯玉米/垦黏1号二环系

不详

不详

不详

不详

不详

不详

不详

[(安玉11号二环系/张无叶舌)/(七宝紫/W22)]/京♀
文山红糯/申W22
78599二环系

黄早四/维 95
A619Ht1/旅9宽
不详

不详

来 源

Origin
江苏

上海

上海

上海

上海

上海

上海

上海

上海

上海

上海

上海

上海

上海

上海

上海

上海

上海

上海

上海

上海

上海

上海

上海

上海

上海

上海

上海

陕西

云南

山东

河南

辽宁

国外

国外

1.2 基因组DNA提取

将试验材料种子种植于发芽盒中，待长至2叶1
心时剪取幼叶置于-80℃冰箱保存至叶片DNA提

取。采用改进后的 CTAB提取法提取玉米基因组

DNA[19]，利用琼脂糖凝胶电泳和Nanodrop2000进行

质量和浓度检测。所提取DNA要求条带单一，完整

无降解；DNA总量≥ 1 μg且分子量≥ 10 Kb；A260 /280
为 1.7～2.1，浓度为60～1 000 ng/μL。
1.3 基因型鉴定

利用包含55 229个SNP位点的Axiom Maize 55K

芯片对供试自交系进行基因型分析。使用 200 μL
供试材料的基因组DNA在博奥晶典生物技术有限

公司的GeneTitan™平台上使用Axiom®myDesignGW
基因分型阵列进行基因分型。利用Axiom®最佳基

因分型方案(genotyping best practices)处理原始信号

CEL 文件 [20]。使用 dish QC 对样品进行质控，dish
QC<0.82的样品的分型准确性会降低，因此不纳入

后续的分型分析。使用Axiom Analysis Suite 3.1.51
软 件 分 别 依 据 PolyHighResolution、NoMinorHom、

MonoHighResolution、OTV、CallRateBelowThreshold、



Other6种分类法对CEL文件进行分型[21]。

1.4 数据处理与分析

最小等位基因频率(MAF)=检测位点最少的等

位基因个数/(检测位点总基因型个数×2)；多态性信

息含量(PIC)=1 -∑j

i p2
ij ，式中p表示位点 i的第 j个等

位变异出现的频率。基于得到的独立 SNPs使用

PLINK 1.90[22]计算两两个体间状态一致性 (IBS)=
(2×k+0.5×m)/N，式中 k为成对样品间两个等位基因

均相同的位点数，m为成对样品间单个等位基因相

同的位点数，N为检测位点数。利用PHYLIP 3.69[23]

和Figtree 1.4.3软件采用邻接法(NJ)基于 IBS绘制进

化树。

2 结果与分析

2.1 SNP数据的质量控制

49份玉米自交系的dish QC值在0.79～0.90，平
均为 0.85。由于dish QC<0.82的样品的分型准确性

会降低，因此不纳入后续的分型分析。去除分型检

出率(call rate)<90%的SNP位点3 531个和最小位基

因频率 (MAF) <0.03 的染色体位点 17 441 个，占

31.58%；剩余 34 257 个 SNPs 用于后续分析，占

62.03%。由图 1可见，这 34 257个 SNPs的MAF在

0.03～0.50，分布呈缓慢下降趋势。

图 1 SNP 位点在玉米自交系中的最小等位基因频率

Fig.1 MAF of SNPs in maize inbred lines

2.2 SNP位点多态性分析

以上 34 257个 SNPs在玉米染色体上的分布密

度为 0.96 × 10- 4～2.19 × 10- 3 个/kb，平均密度约为

1.37×10-3个/kb(表2)。为了更好地分析玉米10条染

色体上 PIC的分布规律，构建小提琴图(图 2)。PIC
在玉米10条染色体上的分布趋势相似，在玉米10条
染色体上PIC的中位数均介于0.3～0.4，上四分位数

介于0.4～0.5，下四分位数介于0.1～0.2。核密度估

计显示，玉米10条染色体概率密度函数分布峰值均

介于0.4～0.5，处于相似水平，且多态性SNP位点在

玉米 10条染色体分布较均匀。整个物种的 PIC在

0.02～0.56，平 均 为 0.32。 2 740 个 位 点 PIC>0.5
(8.00%)，属于高度多态性位点；19 242个位点 0.25<
PIC<0.5(56.17%)，属于中度多态性位点；12 275个

SNP位点的PIC<0.25(35.83%)处于低度多态性水平。

表 2 SNPs在玉米染色体上的分布

Table 2 Distribution of SNPs in maize chromosomes

项 目

Item

SNP位点数(个)
SNP位点

密度(个/kb)

染色体 Chromosome

1
5 485

2.19×10-3

2
3 450

1.38×10-3

3
3 975

1.59×10-3

4
3 755

1.50×10-3

5
3 870

1.55×10-3

6
2 734

1.09×10-3

7
2 709

1.08×10-3

8
3 228

1.29×10-3

9
2 653

1.06×10-3

10
2 398

0.96×10-4

总数/平均值

Amount/mean

34 257

1.37×10-3
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2.3 聚类分析

49份玉米自交系间的 IBS变幅为0.59～0.99，平
均为 0.68。其中，16SW-424和W75间的 IBS最大，

说明它们的亲缘关系较近；W22与 17YS-39间的

IBS最小，说明它们的亲缘关系较远。

聚类分析结果表明，49份自交系可被划分为 5
大类群(图3)。第一类群包括来自北京、陕西、江苏、

上海、云南的 17YS-63、16SW-451、17YS-67等 19个
糯玉米自交系，它们间平均BIS为0.70；第二类群包

括来自上海、江苏和广西的 17YS-46、17YS-70、
17YS-60等9份糯玉米自交系，它们间的BIS平均为

0.80，其中，通系 5和以通系 5为亲本选育的糯玉米

自交系 16SW-476、17YS-4、17YS-41都被聚类到了

第二类群，它们间的BIS较高，平均为 0.88，说明本

研究聚类分析结果可靠，可以准确反映种质间的亲

缘关系；第三类群包括 9份自交系，它们间的BIS最
低，为0.64，其中包括4份糯玉米自交系09N-S150P、
申W22、17YS-88和17YS-100，以及5个玉米标准测

验种B73、E28、Mo17、昌7-2和齐319，它们间的平均

BIS为 0.65；第四类群包括来自江苏、上海、山东的

W75、17YS-71、16SW-324等 9个糯玉米自交系，它

们间的BIS平均为 0.80；第五类群包括来自山东的

16HW-31和 16SW-485，以及来自上海的 17YS-58，
它们间的BIS平均为0.74(图3)。

注：A代表玉米基因组中SNP位点在的分布密度，SNP密度根据右侧颜色编码比例绘制；B代表玉米10条染色体上多态性信息含量小提琴图。

Note: A, Distribution for the density of SNPs in maize genome. The density of SNPs detected was color-coded according to the scale plotted on the right.
B, Violin plots of PIC in ten chromosomes of maize.

图2 SNPs在玉米样品中的分布

Fig.2 Distribution of SNPs in maize samples



3 结论与讨论

3.1 玉米SNP标记多态性分析

吴金凤 [24]认为，SNP、SSR分子标记方法划群结

果均与系谱来源基本一致，适用于糯玉米自交系的

遗传多样性分析及亲缘关系研究。李春辉等[25]利用

3 072个 SNP标记对 344 份普通玉米自交系进行全

基因组扫描，检测到 PIC 为 0.028～0.570，平均为

0.344；群体遗传结构分析将供试材料划分为旅大红

骨群、塘四平头群、Iodent 群、兰卡斯特群、P 群、改

良瑞德群、瑞德群和 X 群 8个类群。卢柏山等[26]利

用1 031个SNP分子标记对39份甜玉米自交系进行

基因型分析，PIC平均为0.290，MAF平均为0.275；通
过NJ聚类分析将供试材料划分为华珍母本群、京甜

糯2群、彩甜糯群、温带种质群和华珍父本群5个类

群。

本研究利用Axiom Maize 55K芯片上的 34 257
个 SNP标记对 49份玉米自交系进行基因型分型，

PIC变幅为0.02～0.56，平均为0.32；其中，8.00%SNP
位点属于高度多态性位点；56.17%SNP位点属于中

度多态性位点。此外，在玉米10条染色体上SNP标

记的PIC分布趋势相似。核密度估计显示，玉米 10
条染色体概率密度函数分布峰值均介于 0.4～0.5，
处于相似水平，说明本研究的SNP标记多态性好，且

多态性SNP位点在玉米10条染色体上均匀分布，可

有效降低在遗传多样性分析中由于多态性标记在染

色体上分布不均匀产生的系统误差。

3.2 糯玉米自交系遗传多样性分析

本研究利用 34 257个分布于玉米 10条染色体

上的SNP标记对来自北京、陕西、江苏、上海、云南等

地的44份糯玉米自交系进行全基因组扫描，基于NJ
聚类分析方法将供试材料划分为 5个类群，此基于

SNP分子标记基因型划分的聚类结果与供试材料已

知的系谱关系相吻合。通系5和以通系5为中间材

料选育的糯玉米自交系16SW-476、17YS-4、17YS-41
均被聚类在类群2。美玉8号的二环系16SW-365也

图3 49份玉米自交系的NJ树

Fig.3 NJ tree for 49 maize inbred lines
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被聚类于类群2；美玉8号的亲本M来源于苏玉糯1号
的二环系，苏玉糯1号的亲本之一就是通系5。塘四

平头的代表自交系昌 7-2和申W22均聚类到了类

群 3，申W22是以上海地方农家种小黄糯玉米和糯

玉米杂交种垦黏 1号的二环系杂交选育的，其中

垦黏 1号的母本糯 1是以糯玉米农家品种 232-2与

普通玉米自交系原辅17杂交选育而成；垦黏1号的

父本糯2是以糯玉米农家品种依太白粘与普通玉米

自交系黄早四杂交选育而成，黄早四是塘四平头群

的代表自交系。

滕文涛等[27]利用SSR分子标记对84份普通玉米

自交系进行了遗传多样性分析，发现21世纪初我国

普通玉米主要杂种优势模式为Reid×温热 I、Reid×
自 330、Reid×塘四平头、自 330×温热 I 和 Lancaster×
塘四平头。本研究以塘四平头、瑞德、兰卡斯特、旅

大红骨与P群的代表自交系昌 7-2、B73、Mo17、E28
和齐 319为标准测验种，它们和申W22等 4份糯玉

米自交系一起被聚类到了类群3，这5份普通玉米标

准测验种与 44 份糯玉米自交系间的 BIS 平均为

0.63。本研究结果表明，除了部分具有混合遗传背

景的种质资源外，大部分的糯玉米种质(72.73%)与5
个普通玉米标准测验种聚类于不同类群，说明糯玉

米种质与普通玉米种质的遗传背景差异较大，基于

普通玉米构建的杂种优势模式并不适用于对糯玉米

杂种优势的利用，因此单独对糯玉米种质资源进行

遗传多样性分析对糯玉米育种具有重要意义。

由于受环境等自然因素的影响和SSR标记在玉

米基因组分布密度较小的限制，无法从全基因组水

平上对糯玉米遗传多样性进行分析。史亚兴等利用

1 059个 SNP标记通过NJ 聚类分析将 37份糯玉米

自交系和2份普通玉米标准自交系划分为5个类群，

但这些供试材料主要来源于我国北方的糯玉米种

质。Hao等 [29]利用 SNP分子标记将 110份糯玉米自

交系划分为 3个亚群，亚群 1的 33份种质主要来自

我国东南部，其核心种质为通系5；亚群2中28份种

质主要来自于我国西南部和泰国，具有亚热带和热

带遗传背景；亚群3包含49份糯玉米种质，它们主要

来源于华北地区的核心糯玉米种质衡白522。
本研究中通系 5和以通系 5为中间材料选育的

9份糯玉米自交系被聚类在类群2，该群暂命名为通

系5群。目前通系5仍是我国东南部地区糯玉米杂

种优势群的核心种质。塘四平头、瑞德、兰卡斯特、

旅大红骨与P群的普通玉米代表自交系昌7-2、B73、
Mo17、E28和齐319仅与4份糯玉米材料一起被聚类

到了类群 3，说明我国大部分糯玉米种质与普通玉

米种质间遗传差异较大，在糯玉米育种中杂种优势

模式普通玉米×糯玉米的利用较少。来自北京、陕

西、江苏、上海、云南的19份糯玉米材料被聚类于类

群 1，其中，17YS-40和 17YS-81分别为来自北京的

中糯1号和中糯2号的二环系，17YS-30的亲本为来

自广西的玉美头 601的二环系，17YS-10的中间材

料为来自陕西的安玉 11号的二环系，16SW-451亲
本之一为来自云南的文山红糯，17YS-62和 17YS-67
来源于江苏，而 17YS-1 等 12 份糯玉米来源于上

海。类群 1种质间平均BIS为 0.70，推测虽然类群 1
中材料来源于不同地区，但是由于在育种过程中与

不同来源的材料杂交、染色体重组，导致这些来自不

同地区的种质地域特征不明显，从而被聚类为同一

类群。W75、17YS-19、16SW-324等9份材料被聚类

于类群 4，它们主要来源于江苏和上海，虽然

16SW-424的亲本‘西星黑糯 1号’二环系来源于山

东，但其另一亲本W93来源于上海，推测类群4种质

与江苏和上海的糯玉米种质亲缘关系较近。此外，

来自上海的 17YS-58 与来自山东的 16HW-31 和

16SW-485被聚类于第 5类群，推测糯玉米自交系

17YS-58与山东种质亲缘关系较近。结合类群 4和
类群5的系谱信息，推测上海糯玉米种质×山东糯玉

米种质的杂种优势模式在糯玉米育种中使用较多。

目前在糯玉米育种中使用的糯玉米自交系亲缘关系

较近，遗传基础较单一，这可能是由于育种家在育种

过程中的人为选择往往都集中在某些或某个位点，

从而导致其他某些或某个位点的丢失，种质资源的

遗传基础变狭窄。因此，在目前的糯玉米育种工作

中急需继续广泛收集各类玉米种质资源，加强与国

内外育种单位种质材料间的交流与合作，不断拓宽

糯玉米亲本的遗传基础，为具有突破性的糯玉米新

品种的选育提供种质资源。
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