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　 　 摘要:　 为探讨竞争性等位基因特异性 ＰＣＲ(ＫＡＳＰ)标记在玉米 ＤＵＳ(特异性、一致性和稳定性)测试过程中近

似品种筛选方面的应用ꎬ采用表型和 ＫＡＳＰ 标记对玉米测试品种进行聚类分析ꎮ 表型的二阶聚类结果显示ꎬ３１５ 份

玉米品种可划分为普通型、甜质型以及糯质型和甜糯混合型 ３ 类ꎬ“籽粒:类型”性状对聚类结果的影响最大ꎻ系统

聚类结果显示ꎬ单交种和自交系间的分离比较明显ꎬ普通型玉米与甜质型、糯质型、甜糯混合型玉米间的分离也较

明显ꎬ甜质型、糯质型、甜糯混合型玉米三者之间的分离不明显ꎮ ＫＡＳＰ 标记聚类结果显示ꎬ自交系与单交种交织在

一起ꎬ普通型玉米与甜质型、糯质型、甜糯混合型玉米间明显分离ꎬ甜质型玉米与糯质型、甜糯混合型玉米间的分离

也较明显ꎬ糯质型玉米和甜糯混合型玉米相互交织ꎮ 综上分析可知ꎬ在繁殖类型上单交种和自交系表型聚类结果

与 ＫＡＳＰ 标记聚类结果不同ꎬ而在籽粒类型上 ２ 种聚类结果基本吻合ꎮ
关键词:　 表型ꎻ 竞争性等位基因特异性 ＰＣＲ(ＫＡＳＰ)标记ꎻ 玉米 ＤＵＳ(特异性、一致性和稳定性)测试ꎻ 遗传

多样性

中图分类号:　 Ｓ５１３.０１　 　 　 文献标识码:　 Ａ　 　 　 文章编号:　 １０００￣４４４０(２０２２)０５￣１１７１￣０８

Ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍａｉｚｅ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｉｎ ＤＵＳ ｔｅｓｔ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｃｈａｒａｃ￣
ｔｅｒｓ ａｎｄ ＫＡＳＰ ｍａｒｋｅｒｓ
ＷＡＮＧ Ｙａｎ￣ｐｉｎｇꎬ 　 ＰＡＮ Ｈｏｎｇꎬ 　 ＷＵ Ｙａｎꎬ 　 ＷＡＮＧ Ｘｉａｎ￣ｓｈｅｎｇꎬ 　 ＷＡＮＧ Ｈｏｎｇ￣ｘｉｎｇꎬ 　 ＬＩ Ｈｕａ￣ｙｏｎｇꎬ 　
ＹＵ Ｋｕｎꎬ　 ＳＨＥＮ Ｑｉ
( Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｇｅｒｍｐｌａｓｍ Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ａｎｄ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ Ｊｉａｎｇｓｕ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ Ｎａｎｊｉｎｇ ２１００１４ꎬ Ｃｈｉｎａ)

　 　 Ａｂｓｔｒａｃｔ:　 Ｔｏ ｅｘｐｌｏｒｅ ｔｈｅ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｋｏｍｐｅｔｉｔｉｖｅ ａｌｌｅｌｅ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ ＰＣＲ (ＫＡＳＰ) ｍａｒｋｅｒｓ ｉｎ ｓｉｍｉｌａｒ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｓｅｌｅｃ￣
ｔｉｏｎ ｉｎ ｍａｉｚｅ ｄｉｓｔｉｎｃｔｎｅｓｓꎬ ｕｎｉｆｏｒｍｉｔｙ ａｎｄ ｓｔａｂｉｌｉｔｙ (ＤＵＳ) ｔｅｓｔꎬ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｄａｔａ ｏｆ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ
ＫＡＳＰ ｍａｒｋｅｒｓꎬ ３１５ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｗｅｒｅ ｓｔｕｄｉｅｄꎬ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｔｗｏ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅｓ ａｎｄ ｈｙｂｒｉｄｓ ａｎｄ ｆｏｕｒ ｇｒａｉｎ ｔｙｐｅｓ ｏｆ
ｎｏｒｍａｌꎬ ｓｗｅｅｔꎬ ｗａｘｙꎬ ｓｗｅｅｔ￣ｗａｘｙ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｔｗｏ￣ｓｔｅｐ ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｆｏｕｒ ｇｒａｉｎ ｔｙｐｅｓ ｗｅｒｅ ｄｉｖｉｄｅｄ ｉｎｔｏ
ｔｈｒｅｅ ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ｎｏｒｍａｌꎬ ｓｗｅｅｔꎬ ｗａｘｙ ａｎｄ ｓｗｅｅｔ￣ｗａｘｙ. Ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｔｈｅ ｇｒａｉｎ: ｔｙｐｅ ｔｒａｉｔ ｏｎ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｒｅｓｕｌｔｓ ｗａｓ ｔｈｅ ｇｒｅａ￣
ｔｅｓｔ. Ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｈｉｅｒａｒｃｈｉｃａｌ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅｓ ａｎｄ ｈｙｂｒｉｄｓ ｗｅｒｅ ｃｌｅａｒｌｙ ｓｅｐａｒａｔｅｄ. Ｔｈｅ ｓｅｐａｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｎｏｒ￣
ｍａｌ ｔｙｐｅ ａｎｄ ｓｗｅｅｔ ｔｙｐｅꎬ ｗａｘｙ ｔｙｐｅꎬ ｓｗｅｅｔ￣ｗａｘｙ ｔｙｐｅ ｗａｓ ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ ｏｂｖｉｏｕｓꎬ ｗｈｉｌｅ ｔｈｅ ｓｅｐａｒａｔｉｏｎ ａｍｏｎｇ ｓｗｅｅｔ ｔｙｐｅꎬ ｗａｘｙ
ｔｙｐｅꎬ ｓｗｅｅｔ￣ｗａｘｙ ｔｙｐｅ ｗａｓ ｎｏｔ ｏｂｖｉｏｕｓ. Ｔｈｅ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｒｅｓｕｌｔｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＫＡＳＰ ｍａｒｋｅｒｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅｓ ｗｅｒｅ ｄｉｓｔｒｉｂ￣
ｕｔｅｄ ｉｎ ｈｙｂｒｉｄｓ. Ｎｏｒｍａｌ ｔｙｐｅ ａｎｄ ｓｗｅｅｔ ｔｙｐｅꎬ ｗａｘｙ ｔｙｐｅꎬ ｓｗｅｅｔ￣ｗａｘｙ ｔｙｐｅ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｓｅｐａｒａｔｅｄꎬ ｓｗｅｅｔ ｔｙｐｅ ａｎｄ ｗａｘｙ
ｔｙｐｅꎬ ｓｗｅｅｔ￣ｗａｘｙ ｔｙｐｅ ｗｅｒｅ ａｌｓｏ ｃｌｅａｒｌｙ ｓｅｐａｒａｔｅｄꎬ ｗｈｉｌｅ ｗａｘｙ ｔｙｐｅ ａｎｄ ｓｗｅｅｔ￣ｗａｘｙ ｔｙｐｅ ｂｌｅｎｄｅｄ ｗｉｔｈ ｅａｃｈ ｏｔｈｅｒ. Ｉｎ ｃｏｎｃｌｕ￣

ｓｉｏｎꎬ ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｔｗｏ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｍｅｔｈｏｄｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ
ｓｔｕｄｙ ｗｅｒｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｉｎ ｔｈｅ ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅ ｔｙｐｅꎬ ｗｈｉｌｅ ｔｈｅ
ｒｅｓｕｌｔｓ ｗｅｒｅ ｂａｓｉｃａｌｌｙ ｃｏｎｓｉｓｔｅｎｔ ｉｎ ｔｈｅ ｇｒａｉｎ ｔｙｐｅ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ:　 ｐｈｅｎｏｔｙｐｅꎻ ｋｏｍｐｅｔｉｔｉｖｅ ａｌｌｅｌｅ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ
ＰＣＲ ( ＫＡＳＰ ) ｍａｒｋｅｒｓꎻ ｍａｉｚｅ ｄｉｓｔｉｎｃｔｎｅｓｓꎬ ｕｎｉｆｏｒｍｉｔｙ
ａｎｄ ｓｔａｂｉｌｉｔｙ (ＤＵＳ) ｔｅｓｔꎻ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

１７１１



　 　 玉米是中国种植范围最广、用途最多、总产量最高

的作物ꎬ玉米产业的发展在保障中国粮食安全和满足

市场需要方面具有至关重要的作用[１]ꎮ 良种培育是保

证玉米正常生产的关键ꎬ近年来国家对种业研发提供

了大量政策支持ꎬ提高了企业研发的积极性ꎮ ２０１４ 年

中国颁布了«国家级水稻玉米品种审定绿色通道试验

指南»(简称«指南»)以简化审定程序ꎬ随后ꎬ中国审定

的玉米品种数量迅猛增长ꎮ 近 ３ 年来ꎬ中国每年审定

的玉米品种有２ ０００~３ ０００份ꎬ每年申请品种保护的玉

米品种有 ２ ０００ 多份[２]ꎮ ２０１６ 年中国实施的新«种子

法»中规定ꎬ获得品种保护和审定的玉米品种都要满足

品种特异性(Ｄｉｓｔｉｎｃｔｎｅｓｓ)、一致性(Ｕｎｉｆｏｒｍｉｔｙ)和稳定

性(Ｓｔａｂｉｌｉｔｙ)(简称 ＤＵＳ)测试的要求ꎬ目前中国每年都

有大量玉米品种接受 ＤＵＳ 测试ꎮ
ＤＵＳ 测试是品种权授权、品种审定和品种登记

的基本技术依据ꎬ其中特异性测试在真实性评价、假
冒侵权品种技术鉴定中尤为重要ꎮ 特异性是指一个

植物品种有一个以上性状明显区别于已知品种ꎮ 近

似品种是指在所有已知品种中ꎬ相关特征或者特性

与待测品种最为相似、在 ＤＵＳ 测试中用于田间比对

的品种ꎮ 由此可见ꎬ筛选近似品种是 ＤＵＳ 测试的重

要环节ꎬ对特异性的判定起着决定性作用ꎮ 当前ꎬ特
异性测试主要是根据植物测试指南中表型性状的描

述ꎬ在已知品种库中筛选与申请品种表型近似的品

种并进行田间种植比较ꎮ 这种根据表型性状筛选近

似品种的测试方法在 ＤＵＳ 测试实践中存在一些缺

陷:一是耗时长ꎬ必须对申请品种进行一年的种植试

验ꎬ获得表型性状数据后才能与数据库中的所有品

种进行比对ꎻ二是现有的植物新品种保护数据库包

括全国各生态区的测试数据ꎬ直接用不同生态区的

表型性状数据进行比对时存在环境误差ꎮ
分子数据因具有标记位点多、检测快速准确、不

受环境因素影响等优点ꎬ在筛选近似品种方面能够

高效鉴定大量的品种ꎮ 国际植物新品种保护联盟

(ＵＰＯＶ)技术委员会于 １９９２ 年成立了生物化学和

分子技术工作组(ＢＭＴ)ꎬ专门研究 ＤＮＡ 分子标记

在 ＤＵＳ 测试中的应用ꎮ 目前ꎬ研究者主要运用简单

重复序列(ＳＳＲ)分子标记辅助 ＤＵＳ 测试ꎮ ＵＰＯＶ 认

为ꎬＳＳＲ 标记是可以用于构建 ＤＮＡ 指纹数据库的一

种理想的分子标记ꎬ并为其应用制定了相应的技术

文件 指 导[３]ꎮ Ｈｏｎｇ 等[４] 用 表 达 序 列 标 签￣ＳＳＲ
(ＥＳＴ￣ＳＳＲ)标记构建了莴苣 ＤＮＡ 指纹数据库ꎬ并将

其用于莴苣品种的近似品种筛选和特异性判定ꎮ 中

国在 ２０１３ 年发布了玉米等 １０ 多种作物的 ＳＳＲ 标记

法品种鉴定技术规程ꎮ 农业农村部植物新品种测试

(济南)分中心采用发布的技术规程构建了小麦、大
白菜已知品种的 ＤＮＡ 指纹数据库ꎬ并用 ＤＮＡ 指纹

数据库筛选了小麦 ＤＵＳ 测试品种的近似品种[５]ꎮ
目前使用的品种鉴定技术规程———ＳＳＲ 分子标记

法ꎬ标记数目有限、信息量较少ꎬ且不能满足大量样本

高通量检测的需求ꎮ 近年来ꎬ由于芯片技术具有标记

数量多、自动化程度高等优点ꎬ利用其研发的单核苷酸

多态性(ＳＮＰ)检测技术得到快速发展和应用[６￣７]ꎮ 法

国专家 Ｄｅｌêｔｒｅ[８]在 ２０２０ 年的 ＵＰＯＶ 生物化学和分子

技术工作组第 １９ 次会议上讲述了一种用 ＳＮＰ 分子标

记检测冬油菜 ＤＵＳ 的策略ꎬ美国的 Ａｃｈａｒｄ 等[９] 已将

ＳＮＰ 技术运用到大豆品种保护的 ＤＵＳ 测试中ꎮ
ＳＮＰ 检测技术中的竞争性等位基因特异性 ＰＣＲ

(Ｋｏｍｐｅｔｉｔｉｖｅ ａｌｌｅｌｅ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ ＰＣＲꎬＫＡＳＰ)标记检测法

具有稳定性高、准确性高、成本低的特点ꎬ可用于各种

目的、各种物种的基因分型ꎬ在需要少量到中等数量

标记的检测中可显示成本效益和可扩展的灵活

性[１０]ꎬ目前已被广泛应用到大麦[１１]、小麦[１２]、水
稻[１３]、玉米[１４￣１６]等作物品种的检测中ꎮ 陆海燕等[１４]

基于 ２０５ 份 玉 米 自 交 系 重 测 序 数 据ꎬ 过 滤 出

１ ６６０ ３３６个 ＳＮＰ 位点ꎬ 并根据这些位点开发、挑选出

２０２ 个能有效鉴定玉米品种特异性和真实性的 ＫＡＳＰ
标记ꎮ 江苏省于 ２０２０ 年发布了利用 ＫＡＳＰ 标记检测

的地方标准«玉米品种及纯度鉴定技术规程 ＳＮＰ 标

记法»(ＤＢ３２ / Ｔ ３８６０－２０２０) [１７]ꎬ该标准推荐了优先使

用的 ４０ 个 ＫＡＳＰ 标记ꎮ 本研究利用表型性状和上述

标准中可用于品种鉴定的 ４０ 个 ＫＡＳＰ 分子标记ꎬ分
别对 ３１５ 份玉米的 ＤＵＳ 测试品种进行聚类ꎬ分析玉

米 ＤＵＳ 测试品种群体的遗传多样性ꎬ初步探讨 ＫＡＳＰ
标记在玉米 ＤＵＳ 测试中应用的潜力ꎬ以期为玉米

ＤＵＳ 测试中近似品种的筛选提供参考依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 供试材料

３１５ 份玉米 ＤＵＳ 测试品种(表 １)ꎬ来源于农业

农村部植物新品种测试(南京)分中心ꎬ繁殖类型包

含 ２２３ 份单交种、９２ 份自交系ꎬ品种类型包含 １６３
份普通型、６３ 份甜质型、５５ 份糯质型和 ３４ 份甜糯混

合型ꎮ 供试玉米材料来源广泛ꎬ大部分品种来源于
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长江中下游地区的江苏、浙江、上海、安徽等地ꎬ少数

品种来源于湖北、河北、河南、山东、天津、北京、四
川、福建、江西、广东等地ꎮ

表 １　 供试玉米品种

Ｔａｂｌｅ １　 Ｍａｉｚｅ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ

品种类型　 　 单交种数量
(份)

自交系数量
(份)

合计数量
(份)

普通型 ８６ ７７ １６３

甜质型 ５８ ５ ６３

糯质型 ４５ １０ ５５

甜糯混合型 ３４ ０ ３４

合计 ２２３ ９２ ３１５

１.２　 表型数据的采集及聚类分析

试验材料于 ２０２０、２０２１ 年春种植于江苏省农业

科学院溧水植物科学基地ꎮ 按照«植物品种特异性、
一致性和稳定性测试指南　 玉米»(ＧＢ / Ｔ １９５５７.２４－
２０１８) [１８]规定的测试方法对测试指南中列出的 ４３ 个

基本性状进行观测和记录ꎬ目测性状用代码记录ꎬ测
量性状用测量值记录ꎮ 使用 ＳＰＳＳ ２６ 软件ꎬ采用对数

似然值距离测量以及施瓦茨贝叶斯准则(ＢＩＣ)进行

二阶聚类ꎬ用欧氏距离构建系统聚类图ꎮ
１.３　 ＫＡＳＰ 标记的基因分型及聚类

在玉米的 ３~４ 叶期ꎬ每个品种剪取 ５ 株幼苗的

叶片ꎬ参照«玉米品种及纯度鉴定技术规程 ＳＮＰ 标记

法»(ＤＢ ３２ / Ｔ ３８６０－２０２０) [１７] 中列出的 ４０ 个 ＫＡＳＰ
标记ꎬ按照本标准规定的方法提取样品 ＤＮＡ 并进行

ＰＣＲ 扩增ꎮ 引物由生工生物工程(上海)股份有限公

司合成ꎬ委托南京集思慧远生物科技有限公司进行基

因分型ꎮ 使用 ＴＡＳＳＥＬ ５ 软件ꎬ通过 Ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣Ｊｏｉｎｉｎｇ
方法构建进化树ꎬ用 ＦｉｇＴｒｅｅ 软件处理聚类图ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 玉米表型性状的聚类分析

由表 ２ 可以看出ꎬ将基于 ４３ 个玉米表型性状的

数据进行二阶聚类ꎬ３１５ 份玉米品种被聚为 ３ 类ꎬ第
１ 类有 １６２ 份品种ꎬ除 １ 份为糯质型外ꎬ其他全部为

普通型ꎻ第 ２ 类有 ９２ 份品种ꎬ除 ２ 份为甜质型ꎬ２ 份

为普通型外ꎬ其他全部为糯质型或甜糯混合型ꎻ第 ３
类有 ６１ 份品种ꎬ全部为甜质型ꎮ
　 　 对 ４３ 个玉米表型性状的重要性进行预测ꎬ由图

１ 可以看出ꎬ“籽粒:类型”、“(仅适用于单色玉米)

籽粒:顶端主要颜色”、“雄穗:一级侧枝数目”和“幼
苗:第一叶鞘花青苷显色强度”这 ４ 个性状的重要

性在 ０􀆰 ５ 以上ꎬ对聚类的贡献排名位于前 ４ 名ꎮ
表 ２　 ３１５ 份玉米品种基于表型性状数据的二阶聚类分布

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｗｏ￣ｓｔｅｐ ｃｌｕｓｔｅｒ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ３１５ ｍａｉｚｅ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｂａｓｅｄ
ｏｎ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｔｒａｉｔｓ

聚类类
群编号 玉米品种类型与数量

玉米品种
总数(份)

占比
(％)

１ 普通型(１６１ 份)ꎬ糯质型(１ 份) １６２ ５１.４

２ 糯质型 ( ５４ 份)ꎬ甜糯混合型 ( ３４
份)ꎬ普通型(２ 份)ꎬ甜质型(２ 份)

９２ ２９.２

３ 甜质型(６１ 份) ６１ １９.４

　 　 对 ３１５ 份玉米品种的表型性状观测数据进行系

统聚类ꎬ并将聚类结果整理成表 ３、图 ２ꎮ 以欧氏距离

２５􀆰 ０ 为标准ꎬ可将 ３１５ 份玉米材料划分为 Ａ、Ｂ 两大

类群ꎮ Ａ 类群包含 ２７３ 份玉米品种(包括 ５８ 份自交

系和 ２１５ 个单交种)ꎬ单交种除 ６ 份玉米品种聚于 Ｂ
群外ꎬ全部聚于 Ａ 类群ꎮ Ｂ 类群包含 ４２ 份玉米品种ꎬ
其中 ３６ 份玉米品种是自交系ꎬ占全部自交系数量的

３９􀆰 １％ꎮ 以欧氏距离 １２􀆰 ５ 为标准ꎬ可将 Ａ 类群划分

为 Ａ１、Ａ２ 和 Ａ３ 等 ３ 个亚群ꎬ其中 Ａ１ 亚群包含 １５４
份玉米品种ꎬ其中 １７ 份为自交系(占全部自交系数量

的 １８􀆰 ５％)ꎬ１３７ 份为单交种(占全部单交种数量的

６１􀆰 ４％)ꎻＡ２ 亚群包含 １１５ 份玉米品种ꎬ其中 ７４ 份为

单交种ꎬ４１ 份为自交系ꎻＡ３ 亚群包含 ４ 份玉米品种ꎬ
全部是单交种ꎮ 以欧氏距离 １０􀆰 ０ 为标准ꎬ可将 Ａ２ 亚

群再划分为 Ａ２￣１、Ａ２￣２ 这 ２ 个亚群ꎬ其中 Ａ２￣１ 亚群

包含 ７６ 份玉米品种ꎬ其中 ７０ 份为单交种(占全部单

交种数量的 ３１􀆰 ４％)ꎬ６ 份为自交系ꎻＡ２￣２ 亚群包含

３９ 份玉米品种ꎬ其中 ３５ 份为自交系(占全部自交系

数量的 ３８􀆰 ０％)ꎬ４ 份为单交种ꎮ 从品种类型来看ꎬＢ
类群包含 ２９ 份普通型、７ 份甜质型、５ 份糯质型和 １
份甜糯混合型ꎮ Ａ１ 亚群包含 ８２ 份普通型、３６ 份甜质

型、１８ 份糯质型和 １８ 份甜糯混合型ꎻＡ２ 亚群包含 ５８
份普通型、２１ 份甜质型、１９ 份糯质型和 １７ 份甜糯混

合型ꎻＡ３ 亚群包含 ４ 份玉米品种ꎬ全部是普通型ꎮ
Ａ２￣１ 亚群包含 １９ 份普通型、１９ 份甜质型、２１ 份糯质

型和 １７ 份甜糯混合型ꎻＡ２￣２ 亚群全部是普通型ꎮ 上

述系统聚类结果显示ꎬ单交种和自交系在表型上的分

离相对比较明显ꎬ普通型与甜质型、糯质型、甜糯混合

型在表型上的分离较明显ꎬ而甜质型、糯质型、甜糯混

合型三者之间的分离不明显ꎮ
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编号 １~４３ 采用的是测试指南«植物品种特异性、一致性和稳定性测试指南　 玉米»(ＧＢ / Ｔ １９５５７.２４－２０１８)中规定的性状序号ꎮ
图 １　 ４３ 个表型性状对聚类的重要性

Ｆｉｇ.１　 Ｉｍｐｏｒｔａｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ４３ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｔｒａｉｔｓ ｔｏ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ

２.２　 ＫＡＳＰ 标记聚类分析

采用覆盖玉米 １０ 条染色体的 ４０ 个 ＫＡＳＰ 标记对

３１５份玉米品种进行基因分型ꎬ每条染色体设 ４ 对多态

性引物ꎮ 这 ４０ 个 ＫＡＳＰ 标记位点在 ３１５ 份玉米品种群

体中的多态信息含量(ＰＩＣ)变化范围为０.４３０~０􀆰 ５００ꎬ
平均值为 ０􀆰 ４８２ꎬ最小等位基因频率(ＭＡＦ)变化范围为

０.３１３~ ０􀆰 ４９８ꎬ 平均值为 ０􀆰 ４２０ꎬ表明所采用的 ４０ 个

ＫＡＳＰ 标记具有较高的特异性和稳定性ꎮ
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表 ３　 不同类型玉米品种在各类群中的分布

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｍａｉｚｅ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｕｐｓ

欧氏距离 类群

自交系

普通型
(份)

甜质型
(份)

糯质型
(份)

合计
(份)

单交种

普通型
(份)

甜质型
(份)

糯质型
(份)

甜糯混合型
(份)

合计
(份)

总计
(份)

２５.０ Ａ ５１ ３ ４ ５８ ９３ ５４ ３３ ３５ ２１５ ２７３

Ｂ ２７ ４ ５ ３６ ２ ３ ０ １ ６ ４２

１２.５ Ａ１ １２ １ ４ １７ ７０ ３５ １４ １８ １３７ １５４

Ａ２ ３９ ２ ０ ４１ １９ １９ １９ １７ ７４ １１５

Ａ３ ０ ０ ０ ０ ４ ０ ０ ０ ４ ４

１０.０ Ａ２￣１ ４ ０ ２ ６ １５ １９ １９ １７ ７０ ７６

Ａ２￣２ ３５ ０ ０ ３５ ４ ０ ０ ０ ４ ３９

图 ２　 不同类型玉米品种在所划分类群中的分布

Ｆｉｇ.２　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｍａｉｚｅ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｇｒｏｕｐｓ

　 　 用 Ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣Ｊｏｉｎｉｎｇ 法对 ３１５ 份玉米品种进行

聚类ꎮ 由图 ３ 可以看出ꎬ３１５ 份玉米品种分成 Ａ、Ｂ
两大群ꎬ其中 Ａ 群包含 １５４ 份玉米品种ꎬ除 ２ 个甜质

型、７ 份糯质型外全为普通型ꎻＢ 群包含 １６１ 份玉米

品种ꎬ其中除 １７ 份为普通型外ꎬ其他为甜质型、糯质

型和甜糯混合型ꎮ Ｂ 群又可分成为 Ｂ１、Ｂ２、Ｂ３ 和 Ｂ４
４ 个亚群ꎬ其中 Ｂ１ 亚群包含 ６４ 份玉米品种ꎬ除 ２ 份

为糯质型、２ 份为甜糯混合型外ꎬ其他全部为甜质

型ꎮ Ｂ２ 亚群包含 ７９ 份玉米品种ꎬＢ３ 亚群包含 ７ 份

玉米品种ꎬＢ２、Ｂ３ 这 ２ 个亚群中除 ９ 份为普通型外ꎬ
其他全部为糯质型、甜糯混合型ꎮ Ｂ４ 亚群包含 １１
份玉米品种ꎬ其中 ２ 份为糯质型ꎬ１ 份为甜糯混合

型ꎬ８ 份为普通型ꎮ
　 　 上述聚类结果显示ꎬ在 ＤＮＡ 水平上ꎬ普通型玉

米与甜质型、糯质型和甜糯混合型玉米明显分离ꎬ甜
质型玉米与糯质型、甜糯混合型玉米也明显分离ꎬ而
糯质型和甜糯混合型玉米是相互交织ꎬ没有出现明

显分离ꎮ 在繁育类型上ꎬ单交种和自交系没有各自

成群ꎬ自交系与单交种交织在一起ꎮ

３　 讨论与结论

目前ꎬ植物品种的 ＤＵＳ 测试仍然是以表型性状

的观测数据为依据ꎬ但是分子标记尤其是 ＳＮＰ 标记

技术的应用越来越受到重视[１９￣２３]ꎬＵＰＯＶ 已经将

ＳＮＰ 标记作为农作物品种鉴定和指纹数据库构建的

方法之一[２４]ꎮ
为了探讨 ＳＮＰ 标记在玉米 ＤＵＳ 测试中的应用ꎬ

本研究采用具有高稳定性、高准确性、低成本等优点

的 ＫＡＳＰ 标记检测法和玉米 ＤＵＳ 测试的表型观测

法ꎬ对 ３１５ 份 ＤＵＳ 测试玉米品种群体进行聚类分析

比较ꎮ 供试品种涵盖当前中国大部分地区育成的各

类品种ꎬ繁育类型包括自交系和单交种ꎬ品种类型包

括普通型、甜质型、糯质型和甜糯混合型ꎮ
表型性状的系统聚类结果显示ꎬ在繁殖类型上ꎬ

单交种和自交系之间的分离比较明显ꎻ在品种类型

上ꎬ普通型与甜质型、糯质型、甜糯混合型间的分离

相对较明显ꎬ而甜质型、糯质型、甜糯混合型三者之

间的分离不太明显ꎮ 通过表型的二阶聚类ꎬ将品种
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类型分为普通型、甜质型、糯质型 ＋甜糯混合型 ３
类ꎬ甜质型与糯质型和甜糯混合型玉米分成不同的

类群ꎬ这是因为表型性状数据中包含类别变量和连

续变量ꎮ 二阶聚类分析结果显示ꎬ类别变量、连续变

量具有快速、智能、准确的优点ꎬ适用于大样本及多

变量的研究[２５]ꎬ并可预测每个变量的重要性ꎮ 在本

研究中ꎬ“籽粒:类型”性状对聚类结果的影响最大ꎬ
因此可以根据籽粒类型将供试玉米品种分成普通

型、甜质型、糯质型＋甜糯混合型 ３ 种类型ꎮ

图 ３　 ３１５ 份玉米品种的 ＫＡＳＰ 标记基因分型聚类结果

Ｆｉｇ.３　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ３１５ ｍａｉｚｅ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｕｓｉｎｇ ＫＡＳＰ ｄａｔａ

　 　 在 ＤＮＡ 水平上ꎬ针对不同繁殖类型ꎬ王凤格 等[２６]利用 ４０ 对 ＳＳＲ 标记分析了中国 ５５９ 个代表性
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玉米品种资源的遗传多样性ꎬ发现在自交系和杂交

种之间存在较小的遗传多样性差异ꎮ 本研究的

ＫＡＳＰ 标记聚类结果也显示ꎬ单交种和自交系没有

各自成群ꎬ而是自交系与单交种交织在一起ꎬ表明单

交种可能是由其中的自交系杂交而来ꎬ在亲缘关系

上与其父母本自交系间存在更为亲近的关系ꎮ 针对

不同的籽粒类型ꎬ雷开荣等[２７] 利用 ＳＳＲ￣ＰＣＲ 分子

标记技术研究了不同种群玉米种质的遗传多样性ꎬ
发现甜质型、糯质型玉米种质间的遗传距离变异幅

度总体上小于它们与普通玉米间的遗传距离变异幅

度ꎮ 本研究中的 ＫＡＳＰ 标记聚类结果也显示ꎬ普通

型玉米与甜质型、糯质型、甜糯混合型玉米明显分

开ꎬ同时甜质型玉米与糯质型、甜糯混合型玉米明显

分开ꎬ而糯质型玉米和甜糯混合型玉米是相互交织ꎬ
表明在分子水平上普通型玉米与甜质型、糯质型、甜
糯混合型玉米之间具有明显的遗传差异ꎬ甜质型玉

米与糯质型、甜糯混合型玉米之间也具有明显的遗

传差异ꎬ而糯质型玉米和甜糯混合型玉米之间的差

异较小ꎮ 这是因为甜糯混合型玉米通常是以糯玉米

自交系为母本、甜糯双隐性玉米自交系为父本杂交

选育而来的[２８￣２９]ꎬ仅糯质型玉米中引入了甜质基

因ꎮ 本研究结果表明ꎬＫＡＳＰ 标记能够应用在玉米

品种遗传多样性分析和 ＤＵＳ 测试的近似品种筛选

方面ꎬ可以实现快速、高效、大量样本的高通量检测ꎮ
综合分析表型与 ＫＡＳＰ 标记 ２ 种聚类结果发

现ꎬ在繁殖类型上ꎬ单交种与自交系的表型聚类结果

与分子标记聚类结果明显不同ꎬ在籽粒类型上ꎬ４ 种

玉米品种类型之间在表型、分子水平上的差异基本

吻合ꎬ表明不同类型的玉米品种在表型上的差异与

ＤＮＡ 水平上的差异是不完全一致的ꎮ 这个结果与

韩瑞玺等[３０] 根据 ＳＳＲ 标记在小麦上的研究结果所

得出的 ＤＮＡ 分子水平上的遗传相似度大小与表型

距离无严格线性关系的结论相一致ꎮ 玉米单交种的

株高、果穗大小基本优于自交系ꎬ普通型、甜质型、糯
质型、甜糯混合型玉米品种的籽粒外观差异也明显ꎬ
表型聚类只能反映品种间表型上的相似程度ꎬ不能

准确反映品种间 ＤＮＡ 水平上的亲缘关系ꎬ而分子标

记聚类是根据 ＤＮＡ 序列上基因型的差异ꎬ能较准确

地从遗传水平上反映各品种间的亲缘关系ꎮ Ａｃｈａｒｄ
等[９]用 ＳＮＰ、形态学、生理学和系谱信息对 ３２２ 份已

知大豆品种进行研究ꎬ对 ＳＮＰ 数据和系谱亲缘数据

的遗传距离进行多变量分析ꎬ发现品种间的关联非

常相似ꎬ但是这种遗传水平上的亲缘关系不能全面

反映品种间的表型差异ꎮ 因此ꎬ在当前以表型为主

的 ＤＵＳ 测试中ꎬ为提高近似品种筛选的效率、减少

误差ꎬ建议设立基于 ＳＮＰ 标记的已知品种分子数据

库ꎬ同时利用表型和分子数据库综合筛选近似品种ꎮ
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