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基于 SNP 芯片对 96 份糯玉米自交系遗传多样性分析
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摘 要 近年来，糯玉米（Zea mays L. var. certaina Kulesh）因其独特的口感而广受欢迎，成为备受人们喜爱的

农产品。然而，在糯玉米自交系方面，目前并没有明确的类群划分。为了提高东北地区鲜食糯玉米育种的效率，

利用 Maize 6H-60K 基因芯片对来自东北地区的 96 份糯玉米自交系进行基因型分析。结果表明，在 96 份自交系

中，14 312 个 SNP 标记检测到基因多样性为 0.098~0.500，平均值 0.387；最小等位基因频率（MAF）为 0~0.5，
平均值 0.380；多态性信息量（PIC）为 0.094~0.375，平均值 0.306。96 份材料最终划分为 3 个类群，A 类群为

垦粘 1 母本血缘群，B 类群为先糯父本血缘群，C 类群为垦粘 1 父本血缘群。
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糯玉米（Zea mays L.var.certaina Kulesh）起源

于中国，又名黏玉米或蜡质玉米 [1]。糯玉米是由

Wx基因突变，导致 GBSSI 蛋白合成失去活性，进

而使玉米籽粒中的淀粉几乎全为支链淀粉。糯玉米

具有香、甜、糯等特点，可即食也可冷藏加工，市

场需求逐年增加。目前种植面积约为 167 万 hm2，

我国已是全球鲜食玉米生产和消费大国[2]。

糯玉米起源于我国，但是第 1 个糯玉米杂交

种是由美国的衣阿华州立农实验室所培育，并得

到商业化生产。早在 1935 年将糯玉米 wx糯质基

因定位于 9 号染色体上[3-4]。美国在 20 世纪 40 年

代中期对糯玉米进行了大量的研究。我国糯玉米育

种工作起步较晚，育种手段相对落后[5]。

我国糯玉米种质资源丰富，但却没有系统地进

行亲缘关系划分，从而导致资源利用的盲目性。随

着生物学特别是遗传学和分子生物学的发展，检测

遗传多样性的方法不断改进和完善。从形态学水

平、细胞学（染色体）水平、生理生化水平逐步发

展到分子水平。然而，无论在何种水平上进行研究，

其目的都是揭示遗传物质的变异[6-7]。近年来，基因

芯片和测序技术受到科研学者的青睐，SNP 标记具

有标记多态性好、物理位置明确和通量高等特点，

是继 SSR 标记之后应用最广的第三代基因标记技

术[8-11]。目前，SNP 芯片技术大多应用在普通玉米

杂种优势群的划分。吴金凤等[12]利用 1041 个 SNP
位点对 51 份玉米自交系进行类群划分，最终将其

划分为 7 个杂种优势群。卢柏山[13]通过 SNP 标记

将 39 份甜玉米自交系划分为 5个类群。范競升等[14]

通过 10K 玉米基因芯片技术，将广西 207 份糯玉米

农家种和 6 份糯玉米自交系划分为 4 个类群。

目前利用 SNP 标记对糯玉米进行研究还较少，

关于黑龙江地区尚未见报道。本研究采用 Maize
6H-60K 芯片对黑龙江省内常用糯玉米自交系进行

遗传多样性分析，为黑龙江地区糯玉米种质创新和

新品种选育提供理论基础。

1 材料与方法

1.1 试验材料

试验材料为黑龙江省农业科学院玉米研究所

提供的黑龙江省常用的 96 份糯玉米自交系，包括

外引系、改良系和二环系，编号 FZ001~FZ100，其

中编号 FZ067、FZ073、FZ087、FZ092 因样品种子

没发芽数据缺失。

1.2 DNA 提取

在大田幼苗 3 叶 1 心时取嫩叶，采用磁珠法提

取样品 DNA，通过琼脂糖电泳检测 DNA 的纯度，

用紫外分光光度计检测质量状况，用酶标仪双链定

量法检测 DNA 浓度。选择 DNA 条带单一、明亮、
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完整无降解且无拖尾现象的 DNA 进行琼脂糖电

泳检测，用紫外分光光度计检测 OD260/280 值为

1.8~2.0，OD260/230值＞2.0，DNA 浓度＞20 ng/μL。
1.3 基因型鉴定

采用北京市农林科学院玉米研究中心自主研

制的 Maize 6H-60K 芯片[15]进行基因分型分析。

1.4 数据处理

利用 TASSEL 软件完成基因型数据描述性分

析和玉米种质资源间遗传距离、聚类分析，利用 R
语言中 LEA、GGplot2、ScatterPlot 3d 等数据包完

成群体遗传分析。用 PowerMarker V3.25 软件计算

多态性信息含量（PIC）、平均等位变异和基因多

样性等。

2 结果与分析

2.1 SNP 标记筛选过程

根据芯片数据结果中 Assay QC 文件，筛选到

高分辨率 SNP 39 381 个，分布在玉米 10 条染色体

上，10 号染色体上 SNP 数量最少，为 2660 个，1
号染色体上 SNP 数量最多，为 6237 个。

2.2 基因型数据的描述性分析

将缺失数据超过 20%、杂合性超过 20%、最小

等位基因频率小于 0.05 的 SNP 标记过滤掉，最终

获得 14 312 个 SNP 用于进一步分析。

统计（图 1）分析发现，糯玉米自交系之间的

遗传距离在 0 到 0.50 之间变化，总体平均距离为

0.38。大多数（67.2%）遗传距离在 0.4~0.5。最小

的遗传距离（0.009）出现在近交系 FZ001 和 FZ007
之间，这 2 个近交系均为白糯材料，亲缘关系较

近。最大的遗传距离（0.499）出现在自交系 FZ001
和 FZ090 之间，FZ001 为白糯材料，FZ090 为黑糯

材料，亲缘关系较远。
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图 1 96 份糯玉米遗传距离分布比例

Fig.1 Distribution of genetic distance for 96 waxy maizes

通过 Tassel 软件进行遗传分析，发现 96 份糯

玉米自交系的最小等位变异频率变化范围为 0~
0.5，平均值为 0.380（图 2 和表 1）；基因多样性

为 0.098~0.500，平均值为 0.387；杂合比例变化范

围为 0~0.771，平均值为 0.034（表 1）。PIC 范围

为 0.094~0.375，平均值为 0.306。在 14 312 个 SNP
标记中，有 8033 个 SNP 标记基因多样性处于 0.40~
0.50，占总数的 56.1%，具有较高的多态性水平。
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图 2 最小等位基因频率柱状图

Fig.2 Minimum allele frequency histogram

表 1 基因型总结

Table 1 Summary of genotypes
项目 Item 数值 Numeric

样品数量 Sample number 96
标记数量 Number of markers 38 693
杂合比例 Heterozygous ratio 0.034
最小等位基因频率 Minimum allele frequency 0.380
基因多样性 Gene diversity 0.387
PIC 0.306

2.3 供试玉米资源间主成分分析和聚类分析

利用 R 软件对 96 份糯玉米自交系进行群体遗

传系统性解析，结果如图 3 显示，当类群数（K）
为 1~10 时，ΔK=3 时下降趋势开始减缓，并结合育

种实际情况，本研究选择ΔK=3 进一步分析。当

ΔK=3 时表明 96 个供试自交系可分为 3 个类群。
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图 3 ΔK变化曲线

Fig.3 The change curve of ΔK
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对 96 份自交系进行了 PCA 分析，比例最高的

3 个主成分分别占比为 8.32%、7.98%和 5.29%，从

PCA 分析结果（图 4）发现 3 个群基本被划分开，

根据种质资源在育种中的应用，3 个群之间可以形

成强杂种优势。
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图 4 96 份糯玉米自交系主成分分析

Fig.4 Principal component analysis
of 96 waxy maize inbred lines

进一步计算供试资源间的遗传距离，采用 N-J
方法进行聚类分析。结果如图 5 所示，整体上供试

的 96 份玉米资源可以被分成 3 个类群，其中红色

为 A 类群，包含了 FZ-099、FZ017、FZ031、FZ045、
FZ052、FZ055、FZ049、FZ047、FZ053、FZ050、
FZ059、FZ048、FZ058、FZ038 共 14 份自交系；

绿色代表 B 类群，包含了 FZ-002、FZ090、FZ098、
FZ060、FZ061、FZ095、FZ065、FZ068、FZ094、
FZ097、FZ096、FZ062、FZ072、FZ066、FZ071、
FZ009、FZ063、FZ083、FZ093、FZ076、FZ069、
FZ084、FZ064、FZ070、FZ074、FZ077、FZ078、
FZ082、FZ079、FZ091、FZ081、FZ085、FZ088
共 33 份自交系的糯玉米群；蓝色为 C 类群，包含

了 FZ-001、FZ004、FZ030、FZ042、FZ005、FZ044、
FZ053、FZ056、FZ100、FZ046、FZ051、FZ007、
FZ075、FZ057、FZ003、FZ010、FZ043、FZ080、
FZ011、FZ021、FZ022、FZ012、FZ026、FZ020、
FZ027、FZ033、FZ035、FZ023、FZ041、FZ014、
FZ039、FZ040、FZ086、FZ025、FZ028、FZ037、
FZ006、FZ015、FZ08、FZ034、FZ013、FZ018、
FZ024、FZ089、FZ036、FZ029、FZ016、FZ032、
FZ019 共 49 份自交系的糯玉米群。A 类群中包含

了垦粘 1 母本（FZ045）以及亲缘关系近的 13 份种

质资源，B 类群包含了先糯父本（FZ060）以及亲

缘关系近的 32 份种质资源，其中先糯父本为籽粒

用糯玉米种质资源，C 类群包含了垦粘 1 父本

（FZ044）以及亲缘关系相近的 48 份种质资源，在

实际育种应用中，选育鲜食糯玉米优先考虑 A 和 C
类群间的杂种优势，选育生产中籽粒型糯玉米则考

虑 A 和 B 以及 C 和 B 类群间的杂种优势。
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图 5 96 份糯玉米自交系聚类分析

Fig.5 Clustering analysis of 96 waxy maize inbred lines

2.4 群体遗传结构分析

群体遗传结构是指遗传变异在物种或群体中

的一种非随机分布。可按照地理分布或其他标准将

一个类群分为若干亚群，处于同一亚群内的不同个

体亲缘关系较高，而亚群与亚群间的亲缘关系较

远。通过 R 软件对 96 份糯玉米自交系进行群体结

构分析，结果如图 6 所示，以红色（A）为主有

14 份自交系，亲缘关系与垦粘 1 母本相近；以绿

色（B）为主有 33 份自交系，亲缘关系与先糯父本

相近；以蓝色（C）为主有 49 份自交系，亲缘关系

与垦粘 1 父本相近。群体结构结果与主成分分析和

聚类分析结果相同，证明 96 份糯玉米种质划分为 3
个类群较为合理。

1.0

0.8

0.6

0.4

0.2

0.0

图 6 96 份糯玉米自交系群体遗传结构分析

Fig.6 Group genetic structure analysis
of 96 waxy maize inbred lines

3 讨论

近年来，随着社会的发展和人们生活水平的不

断提高，糯玉米也越来越受人们的喜爱，市场需求
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逐年增加。糯玉米不仅可以鲜食，而且在畜牧业和

加工行业也有广泛应用，因此糯玉米具有广阔的市

场前景。我国是世界第二大糯玉米生产国，也是第

一大进口国。通过选育优良的糯玉米杂交种是改变

这一现状的途径之一。尽管我国糯玉米资源丰富，

但育种水平相对落后[16]。

由于糯玉米的种质材料大多数来源不详，也导

致亲缘关系不清楚，因此系谱追踪法并不能用于其

遗传多样性研究，而配合力测定和同工酶标记等方

法都具有一定的局限性。

遗传多样性的研究经历了形态学、细胞学和生

理生化，并随着遗传学和分子生物学的发展最终进

入分子水平。分子标记技术不受外界因素的影响，

并可直接对遗传物质进行研究，能够高效、准确地

检测物种的遗传多样性。近些年开发了多种分子标

记方法（如 RFLP、RAPD、SSR、SNP 等），并在

玉米遗传多样性研究中得到应用[17-20]。

韩晴等[21]利用 SSR 分子标记技术对 50 份糯玉

米进行了遗传多样性分析，共检测到 190 个等位基

因变异，每对 SSR 标记的多态性信息量平均为

0.675，划分为 3 个类群，聚类结果与品种的来源基

本一致。杨亚桐等[22]利用 19 对 SSR 标记对 32 份

糯玉米自交系进行遗传多样性分析，结果检测到 80
个等位基因变异，共划分为 6 个类群。

基因芯片技术具有高通量、高分辨率和分型准

确等优点，随着基因芯片技术成本的降低也逐渐应

用于植物育种中。吴金凤[23]利用 SNP 标记技术将

72 份玉米自交系划分为 7 个杂种优势群，其结果与

SSR 分群结果相同。高嵩等[24]通过 SNP 标记技术

对 205 份玉米材料进行遗传结构等分析，将材料划

分为 7 个类群。基因芯片在糯玉米中的应用鲜有报

道，本研究利用 SNP 芯片技术对糯玉米种质进行

遗传多样性分析，结果发现，材料 FZ001（白糯）

与 FZ090（黑糯）的遗传距离最大，PIC 平均值为

0.306，这一数值与前人[25-27]在玉米研究中的 PIC
结果相似，说明 SNP 芯片技术在糯玉米种质遗传

分析中的可行性。本研究进一步利用 PCA 分析、

聚类分析、群体结构分析，其结果一致，均将 96
份糯玉米自交系划分为3个类群。与普通玉米相比，

糯玉米没有明确的类群划分，本研究对东北常用糯

玉米自交系进行类群划分，能够避免组配的盲目

性，减少育种工作量，进而缩短育种年限，为糯玉

米杂交种的选育提供了理论基础。

4 结论

本研究利用 14 312 个 SNP 位点对 96 份玉米自

交系进行基因型分析，最终发现有 8033 个 SNP 标

记基因多样性处于 0.40~0.50，占总数的 56.1%，说

明具有较高的多态性水平，结果显示最小等位基因

频率范围为 0~0.5，平均值为 0.380；PIC 范围为

0.094~0.375，平均值为 0.306；群体结构分析将 96
份糯玉米自交系划分为 3 个类群，A 群为垦粘 1 母

本血缘群，共有 14 份糯玉米自交系；B 群为先糯

父本血缘群，共计 33 份，C 群为垦粘 1 父本血缘

群，共计 49 份。
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Genetic Diversity Analysis of 96 Waxy
Maize Inbred Lines Based on SNP Chip

Li Wenyue1, Yu Tao1, Cao Shiliang1, Ma Xuena1, Tang Gui2, Gao Li3, Yang Gengbin1

(1Maize Research Institute, Heilongjiang Academy of Agricultural Sciences /Key Laboratory of Maize
Biology and Genetics in the Northern Part of Northeast China, Ministry of Agriculture and Rural Affairs,
Harbin 150000, Heilongjiang, China; 2Rural Revitalization Research Institute, Heilongjiang Academy of

Agricultural Sciences, Harbin 150000, Heilongjiang, China; 3Suihua Branch, Heilongjiang
Academy of Agricultural Sciences, Suihua 152000, Heilongjiang, China)

Abstract In recent years, waxy maize has been popular due to its unique texture and has become a favoured
agricultural product widespread popularity. However, for waxy maize inbred lines, currently no clear
classification has been reported. In order to improve the efficiency of fresh glutinous corn breeding in the
Northeast of China, this study utilized the Maize 6H-60K gene chip to conduct genotype analysis on 96 waxy
corn inbred lines from the Northeast of China. The results showed that among the 96 inbred lines, the gene
diversity detected by 14 312 SNP markers ranged from 0.098 to 0.500, with an average of 0.387. The minimum
allele frequency ranged from 0 to 0.5, with an average of 0.380, and the polymorphic information content ranged
from 0.094 to 0.375, with an average of 0.306. The 96 materials were ultimately classified into three clusters,
group A was the Kennian 1 maternal group, group B was the Xiannuo paternal group, and group C was the
Kennian 1 paternal group.
Key words Waxy maize; SNP; Group division; Genetic analysis
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