
本研究利用骨干自交系“黄早四”与优异种质
资源进行杂交和回交，获得导入系，并通过干旱胁

迫获得玉米“黄改系”耐旱创新材料。对所获得的
创新材料进行表型鉴定和基因型鉴定，并利用分

子标记技术对玉米耐旱性相关基因进行定位，深

入研究“黄改系”的耐旱性位点的遗传变异，筛选
出耐旱玉米新资源，阐释“黄改系”的耐旱性遗传
来源,为培育耐旱玉米新品种奠定基础，为加速育

种进程提供技术支持。

1 材料与方法

1.1 试验材料

采用13个黄改系和12个自交系作为试验材料。
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1.2 分子标记试验

采用 SSR 分子标记技术进行相关试验[1-2]。
1.3 数据统计方法
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表 1 试验材料名称

黄改系

序号
材料号

黄改系亲本来源 自交系

序号

材料

名称共同亲本 导入亲本

1 1 278 黄早四 掖 478 1 B73

2 1 331 太 1/lg 2 Mo17

3 444 农大 178 3 黄早四

4 1 375 79131 4 掖 478

5 498 多行金 5 太 1/lg

6 1 456 峰 273 6 农大 178

7 1 370 郑白 11 7 吉 853

8 1 322 承 435 8 自 330

9 1 405 030-1 9 79131

10 1 424 美爆 10 多行金

11 1 342 社矮 16 11 峰 273

12 1 349 赤 545 12 郑白 11

13 1 441 武 306
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表 4 引物列表及黄改系的遗传位点的分析情况

bin 引物名称 黄改系导入片段个数 bin 引物名称 黄改系导入片段个数 bin 引物名称 黄改系导入片段个数
1.09 bnlg1502 2 5.04 dupssr10 0 8.01 umc1786 1
1.09 umc1082 1 5.05 umc1482 1 8.02 umc1034 3
2.05 umc1003 1 5.06 mmc0481 2 8.03 umc1741 2
2.08 umc1536 2 6 bnlg161 1 8.05 umc2212 3
2.08 bnlg1258 4 6.04 phi031 9 8.08 phi080 3
4 phi072 1 6.04 umc1014 1 8.08 phi015 2
4.01 phi295450 9 6.05 nc013 2 9.03 umc1691 4
4.06 umc1869 2 6.07 umc2323 4 9.04 phi032 5
4.06 umc2391 2 7.02 bnlg1808 1 9.04 umc1107 0
4.08 phi092 6 7.02 bnlg1094 2 10.04 bnlg2336 0
5.03 phi109188 4 7.04 phi328175 3 10.05 umc2043 0

10.06 bnlg1028 1

表 2 分子标记统计结果

有差异
无差异 其他类型总计

带型同母本带型同父本杂合位点

标记数量 115 9 9 89 64 284

标记频率 0.4021 0.0315 0.0315 0.3119 0.2238 1

表 3 黄改系 444 的导入位点情况

Bin 引物名称 带型情况 Bin 引物名称 带型情况

1.09 bnlg1502 父 4.01 umc1017(bx3) 各异

1.11 phi265454 杂合 4.02 umc1294 杂合

2.05 umc1003(zpu1) 父 4.08 phi092 各异

2.06 umc1065 父 5.06 mmc0481 父

2.08 umc1536 父 5.06 bnlg1019 父

2.08 bnlg1258 杂合 6 bnlg161 父

2.09 bnlg1520 杂合 9.02 umc1037 父

3.03 bnlg1523 父 9.03 phi022 杂合

4 phi072 各异 9.03 phi027(waxy1) 杂合

用“1”表示亲本“黄早四”的纯合带型，“2”表
示供体亲本的纯合带型，“3”表示两个亲本的杂合
带型，“0”表示缺失。将供体亲本的导入片段情况
进行统计，利用 EXCEL 程序进行数据分析。

2 结果与分析

2.1 黄改系 444 的遗传背景分析

2.1.1 分子标记统计

采用黄早四、农大 178 和黄改系 444(亲本为
黄早四和农大 178)进行分子标记试验，对黄改系

444 的遗传背景进行分析。
采用 SSR 分子标记 284 对，覆盖玉米染色体

的 10 条染色体。

2.1.2 导入位点分析

与父本带型一致的位点是 9 个，杂合和带型

各异位点是 9 个，其具体信息按照染色体的顺序

一并列于表 3。

在已筛选的引物中，材料 444 的 71.33%(与

母本带型一致的位点 115 个，无差异的位点 89

个,共计 204 个)与亲本黄早四相一致，而 6.29%

(与父本带型一致的位点 9 个，杂合位点 9 个)与亲

本农大 178 相一致，可以认为材料 444 为亲本黄

早四的导入系材料。
有差异的引物分布在第 1、2、3、4、5、6、9 等

染色体上。其中与父本一致的导入片段在第 1.09、
2.05、2.06、2.08、3.03、5.06、6、9.02 等染色体上，
杂合位点在第 1.11、2.08、3.03、4.02、9.03 等染色
体上。
其中引物 umc1003 位于染色体 2.05，属于基

因 zpu1[3]，是淀粉分解代谢中的控制支链淀粉酶

型淀粉脱支酶的基因。这可能与亲本农大 178 的
子粒淀粉品质优良相关。需要对材料进行进一步
研究。
引物 umc1017 位于染色体 2.05，属于基因

bx3，是控制内质网一氧化物酶基因，与发芽期抗

虫性状有关[4]。
引物 phi027 位于染色体 9.03，属于基因

waxy1，是 wx1 基因，是糯质基因[5]。
与黄早四带型一致的位点中，有引物

umc2391 位于染色体 4.06，属于基因 dhn3，是

dehydrin3 基因，是脱水蛋白基因[6-7]。
引物 umc1741 位于染色体 8.03，属于基因

rps28，是 Ribosonal Protein 核糖体蛋白。
2.2 黄改系材料的遗传背景初步分析

2.2.1 黄改系材料的分子标记分析

对于 13 个黄改系材料及其部分亲本自交系

材料(表 1 中已列出)的遗传背景进行分析。采用已
筛选有差异的引物(34 对，与父本、母本有差异，
或为杂合位点)列于表 4。选取了除了第 3 条染色
体上的分布在 9 条染色体上的引物进行初步分

析。
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0.617 6之间，要高于黄改系材料 444 的导入片段
频率 0.063。其中大部分黄改系的导入频率小于
0.25，只有黄改系 2、5、11的导入频率高于 0.25，
且黄改系 5的导入频率高达 0.617 6。这可能与其
亲本材料(黄早四和多行金)的遗传背景有关。
2.3 导入系的变异遗传位点

采用 34 对引物，对 13 个黄改系材料的导入

片段进行分析，分析结果见表 4。13 个黄改系材料
在每对引物位点的导入片段情况均不同，其导入片

段个数 0 ～9。其中在引物 dupssr10 (bin5.04)、
umc1107(bin9.04)、bnlg2336(bin10.04)和 umc2043
(bin10.05)上没有导入片段，而在 phi031(bin6.04)有
9 个黄改系在此位点出现导入片段，成为杂合位
点；位点 phi092(bin4.08)有 6 个黄改系在此位点
出现导入片段，成为杂合位点。

3 讨 论

3.1 黄改系 444 的遗传背景

黄改系 444 是自交系黄早四和农大 178 的杂

交后代材料。通过分子标记鉴定，在筛选的引物
中，材料 444 的 71.33%与亲本黄早四相一致，而

6.29%与亲本农大 178 相一致，可以认为材料 444

为亲本黄早四的导入系材料。
亲本农大 178 是用美国杂交种连续自交获得

的自交系。在黄改系 444 的导入片段中引物
umc1003 (bin2.05)、umc1017 (bin2.05) 和 phi027
(bin9.03)均是与子粒淀粉含量、糯质性、酶性等特
点有关的基因。这些特点都是与亲本农大 178 优
异的品质特点相关的，也达到了对亲本黄早四的

性状特点进行改良的初衷。

3.2 黄改系的遗传背景

通过对 13 个黄改系材料及其部分亲本自交

系材料进行 SSR 分子标记分析。有 7 个材料发现
具有与父本相同带型的导入片段，所有的 13 份黄

改系材料都发现具有父母相同带型的杂合带型。
说明这些黄改系均是具有导入片段的黄早四的后

代材料并已达到纯合状态。
特别指出，黄改系 5 的导入频率高达 0.6176。

这可能与其亲本材料(黄早四和多行金)的遗传背

景有关，也与引物数量过少有关。将在今后的研究
工作中继续相关研究。
对黄改系 444 筛选出的有差异的位点，在其

他黄改系的分析中也出现了不同的表现。例如
umc1003(bin2.05)在黄改系 444 中表现与父本一

致的带型，而在黄改系 6 中也表现与父本一致的

带型，而其他黄改系材料表现则与母本一致的带

型。说明在同一亲本与不同亲本杂交的后代其遗
传背景不尽相同，也说明在今后的研究中需要对

不同材料进行细致的分析，才能对不同的材料有

深入的了解。
3.3 导入系的遗传变异“热点”

分析表 4，得到在 4.01、4.08、(下转第 18 页 )

表 5 黄改系材料 SSR 引物带型情况统计

黄改系 父本带型一致位点 杂合位点 频率 黄改系 父本带型一致位点 杂合位点 频率

1 2 3 0.147 1 8 0 5 0.147 1

2 1 9 0.294 1 9 0 7 0.205 9

3 2 4 0.176 5 10 1 4 0.147 1

4 1 2 0.088 2 11 0 11 0.323 5

5 2 19 0.617 6 12 0 3 0.088 2

6 1 4 0.147 1 13 0 3 0.088 2

7 0 4 0.117 6 - - - -

表 6 导入系的遗传变异“热点 "

bin 引物名称 相关基因 相关性状
导入片段在不同

黄改系中数量

4.01 phi295450 Zein Protein 玉米醇溶蛋白[8] 9

4.08 phi092 ssu1 核酮糖羧化酶[9] 6

6.04 phi031 pl1 紫色[10] 9

9.04 phi032 Sus1 蔗糖合酶[11] 5

其中，第 8 条染色体的引物最多，共 6 对，分

布在染色体 8.01，8.02，8.03，8.05，8.08 (2 对)；第

1 条染色体的引物最少，共 2 对，都在染色体 1.09

上。
2.2.2 黄改系材料遗传背景分析

13 份黄改系材料中，有 7 个材料在 34 对引

物中发现具有与父本相同带型的导入片段，所有

的 13 份黄改系材料都发现具有父母本相同的杂

合带型。材料的导入片段情况见表 5。
黄改系材料导入片段的频率分布在 0.088 2～

8 38卷吉 林 农 业 科 学



60%丁草胺 1 500 mL/hm2 和 10%吡嘧磺隆 150

g/hm2 插后封闭。6 月 4 日用 70%艾美乐 10 000
倍液 +2.5%溴氰菊酯 3000 倍液防治潜叶蝇，始穗

期(出穗 5%)用 40%富士 1 号 300 倍液(150 mL 兑

水 45 kg)防治穗颈瘟。
收获期：9 月 28 日，出穗后 56 d 收获。
产量结构：平方米穗数 521.54 穗，平均穗粒

数 109.56 粒，混合千粒重 20.27g，饱满千粒重

25.3 g，饱满粒率 61.78%，稻谷含水量 15.1%。
产量结果：产量 10 532.41 kg/hm2。
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