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摘要：【目的】研究十年来中国主要玉米杂交种遗传基础的变化趋势及分析四平头、Reid 和 Lancaster 三大

种质类群等位基因的变异，为中国玉米育种提供一些理论依据。【方法】利用 111 个 SSR 标记对 1991—2001 年间

大面积推广的 66 个杂交种的 84 份亲本自交系进行分析。【结果】①在 66 个杂交种中共检测到 659 个 SSR 等位基

因，平均每个位点检测到 5.95 个等位基因。在过去的 10 年间，大面积推广的杂交种 Nei 遗传多样性指数由 0.67

增加到 0.69，可检测到的等位基因的数量逐年增加，由 603 增加到 653 个等位基因，2001 年大面积推广的杂交种

与 1991 年的杂交种相比，缺失的等位基因仅有 0.9%，而新增加了 8.5%的等位基因；②对其中的四平头类群自交

系 16 份，Reid 类群 15 份自交系和 Lancaster 类群 8 份自交系进一步分析发现，在 39 个玉米自交系中共检测到

583 个等位基因，占检测到的 SSR 位点等位基因总数的 88.3%。其中四平头类群检测到的等位基因位点最多，占检

测到的等位基因总数的 77.4%，Reid 类群和 Lancaster 类群差别不大，分别为 61.5%和 60%。Reid 与四平头及

Lancaster 与四平头的等位基因差异均在 32%左右，而 Reid 与 Lancaster 间等位基因的差异仅为 25%。而且 Reid

与 Lancaster 类群提供的特有等位基因比率分别为 7.9%和 7.3%，大部分的特有等位基因存在于四平头类群，约为

24%。【结论】随着新的种质资源的引入和对原有资源的改造，与 20 世纪 90 年代初相比，中国的玉米资源遗传多

样性有了一定的增加；地方种质含有大量的特有等位基因，这是其与国外种质组配优异杂交种的重要基础，应当

加强地方种质的改良和利用。 
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Abstract: 【Objective】 To in vestigate the trends in genetic diversity among widely used inbreds from 1991 to 2001 in China 
and to compare genetic variation among three major germplasm groups. 【Method】 In this paper, 88 inbreds of 66 maize hybrids 
which widely used commercially in 1991 through 2001 were used to analyze the changing trends of the genetic base with 111 SSR 
markers. 【Result】 Firstly, 659 SSR alleles were detected in 66 hybrids with the average of 5.95 per locus. Nei’s genetic diversity 
index of the widely extended hybrids during the past decade was increased from 0.67 to 0.69 and the allele number increased from 
603 to 653. Only 0.9% absent alleles but 8.5% new alleles were detected by comparing the hybrids in 2001 with those released in 
1991. Secondly, there were 583 alleles detected with 111 SSR markers in 39 inbreds including 16 from SPT group, 15 from Reid and 
8 from Lancaster. Of which the alleles detected in SPT group were the most and took the percentage of 77.4%, Reid and Lancaster 
groups were 61.5% and 60%, respectively. The alleles frequency difference between Reid and SPT, Lancaster and SPT was both at 



4 期      孟义江等：1999—2001 年中国主要玉米杂交种遗传基础的变化趋势及三大种质类群在育种中的应用 671 

about 32%, but the frequency difference between Reid and Lancaster was only 25%. Most of the special alleles existed in SPT group 
(24%), and Reid and Lancaster groups provided fewer (7.9% and 7.3%, respectively). 【Conclusion】 With the introduction of new 
germplasm and improvement of the old germplasm, the genetic diversity of maize hybrids was not decreased but increased to some 
extent. There are many unique alleles in local germplasms which maybe become the genetic base to produce elite hybrids when 
crosses with those abroad. So it is necessary to pay attention to the improvement and utilization of domestic germplasm. 
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0  引言 

【研究意义】玉米种质遗传基础趋于狭窄是玉米

育种获得重大突破的重限制素之一，通过研究 1991—
2001 年中国主要玉米杂交种遗传基础的变化以及三

大种质类群在育种中的应用，可为中国玉米育种提供

一些理论依据。【前人研究进展】美国是世界上最主

要的玉米栽培国家，也拥有最丰富的遗传资源，但随

着育种进程的逐渐推进，生产中推广应用的种质呈现

了日趋狭窄的趋势。最近，Smith 等[1]利用系谱数据对

先锋公司 1930—1999 年共 90 年间推广杂交种的遗传

基础进行分析表明，总体上其遗传变异呈下降趋势。

Reif等[2]利用SSR标记分析了欧洲过去 50年主要推广

玉米品种的遗传基础的变化规律，也发现欧洲玉米的

遗传多样性也呈显著的下降趋势。中国不是玉米的起

源地，硬粒型的玉米种质大约在 16 世纪从美洲引入，

并逐渐形成适应当地环境的地方品种，20 世纪初从美

国引入马齿型玉米种质[3]。新中国成立以来，中国的

玉米杂种优势利用经历了 3 个主要的阶段，1954—
1959 年以推广品种间杂交种为主，1960—1970 年以双

交种为主，1971 年以后则以单交种为主。中国完成由

地方品种到单交种的转变仅用了大约 15 年的时间[3]。

在 1978—1987 年间以自 330、获白、Mo17 和黄早四

这四大骨干自交系为核心，组配杂交种的推广面积由

24.36%增加到 55.63%，其中 1986 年更达到了 61.39%，

用同一个自交系组配多个大面积推广的杂交种，是中

国玉米种质遗传基础日趋狭窄的主要原因之一[4]。此

后，除获白的利用面积逐渐萎缩外，自 330、Mo17 和

黄早四及其改造系一直是中国大面积应用的玉米种

质，再加上 20 世纪 90 年代推出的美国杂交种选系

（Reid）和温热改良种质构成了现在玉米育种的种质

基础。除获白和黄早四是由中国的地方品种选育外，

其它玉米种质大部分来源于国外的杂交种或群体。 
玉米杂种优势群划分及其杂种优势模式的研究一

直受到育种家的重视。20 世纪 40 年代之前，育种家

一般依据个人经验和系谱的信息来划分杂种优势群。

随着生物技术的发展，RFLP、RAPD、SSR 和 AFLP
等分子标记技术为杂种优势划分提供了强有力的工

具。Mumm 等[5]利用 46 对 RFLP 酶和探针的组合将

148 个美国玉米自交系聚类分析划分 2 个杂种优势群

（BSSS 和 Lancaster），然后在这 2 个群内又分为 11
个杂种优势亚群，结果表明，分子标记划分的结果与

系谱数据能较好的吻合。此后，Messmer 等[6]，Dubreuil
等[7]，Smith 等[8]和 Warburton 等[9]的研究也得到了类

似的结论。中国的玉米育种工作者根据育种实践经验

总结出硬粒型×马齿型的组配模式，成为自交系选育

和杂交种组配的基础[4,10-11]，王懿波等[12]根据配合力、

杂种优势、系谱关系、生理和遗传特点及形态特征等，

结合育种实践，将中国玉米种质分为改良Ｒeid、
Lancaster（Mo17 和自 330 2 个亚群）、四平头、旅大

红骨和其它（外杂选、综合品种选、Suwan 和低纬度

种质 4 个亚群）5 个杂种优势群９个亚群，刘新芝等[13]

利用 RAPD 分子标记，对中国目前推广杂交种的 15
个主要亲本自交系进行了类群划分，供试的 15 个自交

系共划分为 6 个类群：Ⅰ类为 Lancaster 血缘；Ⅱ类为

四平头血缘；Ⅲ类为 Reid 血缘；Ⅳ类为旅大红骨系统；

Ⅴ类为 5003、478；Ⅵ类为自 330。试验结果进一步表

明，用 RAPD 标记进行玉米自交系类群划分与系谱法

一致，RAPD 在玉米自交系类群划分的应用是可行的。

袁力行等[14]利用 RFLP、SSR、AFLP 和 PAPD 分子标

记把 15 个供试材料划分为唐四平头、旅大红骨、

Lancaster、Reid 和 PN 共 5 个类群，与系谱分析基本

一致。滕文涛等[15]以中国大面积推广的 71 个优良玉

米杂交种的 84 份自交系为材料，利用 111 个 SSR 分

子标记将中国的玉米种质划分为 Reid、温热 I、自 330、
唐四平头和 Lancaster 5 大类群；主要杂种优势模式是

Reid×温热 I、Reid×自 330、Reid×唐四平头、自 330×
温热 I 和 Lancaster×唐四平头。其他研究人员也得到了

一些类似的结果[16-18]。在中国玉米育种中，四平头类群、

Reid 群和 Lancaster 类群是应用最广泛的三大类群。其

中四平头类群是中国地方种质资源中最具代表性的类

群，由黄早四及其改造系衍生而成。黄早四是这个类
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群中最著名的代表，由它组配出的一系列优良杂交种

在中国玉米育种中占有重要地位。它具有适应性好、

生育期短、籽粒脱水快、株高适中、配合力高和籽粒

商品性好等优良特性，但其抗倒性和抗病性较差。针

对这些弱点，育种工作者利用多种优良种质对其进行

改造，又选育出以昌 7-2 为代表的一批优良自交系，

这些自交系基本上保持了黄早四的优良特性，抗倒性

和抗病性得到了很大改进。四平头类群的利用面积一

直保持在 14.07%—18.58%，20 世纪 90 年代后期，有

一个明显下降的趋势，到 2001 年占 8.72%[16]。但随着

郑单 958 等杂交种（Reid×四平头杂优模式）的大面

积推广，四平头类群的利用面积又迅速回升。Reid 类

群以 B73 为代表，包括大量从美国杂交种选育的二环

系及其改造系，1990 年以后，一直是中国利用面积最

大的优势类群。Reid 类群在 1992 年为 15.85%，1997
年增加到 25.87%，达到最高峰，尔后开始缓慢下降，

到 2001 年，仍保持 18.97%的水平[16]。Lancaster 类群

以 Mo17 为代表，近年来利用面积有持续下滑的趋势，

由 1992 年 25.19%降到 2001 年的 6.46%。【本研究切

入点】1991—2001 年，随着新的种质不断引入和旧的

种质的改造，中国推广玉米品种遗传多样性有什么变

化尚不得而知。【拟解决的关键问题】本研究利用 SSR
标记研究 1991—2001 年中国主要推广杂交种遗传基

础的变化情况，比较分析四平头、Reid 和 Lancaster 三
大杂种优势群等位基因的变异，讨论这三大种质类群在

玉米育种中的利用潜力，以期为玉米种质资源利用和创

新提供指导信息。 

1  材料与方法 

1.1  供试材料 

依据全国农业技术推广中心发布的《全国农作物

主要品种推广情况》的数据，选用 1991—2001 年大面

积推广（100 万亩／年以上）的 66 个杂交种（表 1）
的 84 份亲本自交系为材料[18]用于分析中国过去 10 年

 
表 1  供试玉米杂交种的名称及应用年份 

Table 1  Name and distribution year of selected maize hybrids 

年份*  Year 杂交种 Hybrid 

1991—1993 丹玉 13Danyu13, 中单 2 号 Zhongdan2, 掖单 13Yedan13, 掖单 4Yedan4, 掖单 2 号 Yedan2, 烟单 14Yandan14, 沈单 7 号 Shendan7, 掖
单 12Yedan12, 本玉 9 号 Benyu9, 东农 248Dongnong248, 四单 16Sidan16, 四单 19Sidan19, 丹玉 15Danyu15, 农大 60Nongda60, 鲁玉

10 号 Luyu10, 烟单 17Yandan17, 郧单 1Xundan1, 龙单 8Longdan8, 川单 9Chuandan9, SC-704, 掖单 51Yedan51, 陕单 9 号 Shandan9, 
四早 6 号 Sizao6, 掖单 11Yedan11, 冀单 27Jidan27, 唐抗 5 号 Tangkang5, 豫玉 2Yuyu2, 成单 13Chengdan13, 丹玉 16Danyu16 

1994—1996 掖单 13Yedan13, 中单 2 号 Zhongdan2, 丹玉 13Danyu13, 掖单 2 号 Yedan2, 掖单 19Yedan19, 掖单 12Yedan12, 本玉 9 号 Benyu9, 四
单 19Sidan19, 烟单 14Yandan14, 西玉 3 号 Xiyu3, 掖单 4Yedan4, 沈单 7 号 Shendan7, 川单 9Chuandan9, 农大 60Nongda60, 郧单 1
Xundan1, 东农 248 Dongnong248, 丹玉 15 Danyu15, 唐抗 5 号 Tangkang5, 成单 14Chengdan14, SC-704, 掖单 51Yedan 51, 吉单 180
Jidan180, 龙单 8 Longdan8, 铁单 10 Tiedan10, 雅玉 2Yayu2, 铁单 9Tiedan9, 四单 16Sidan16, 龙单 13Longdan13, 豫玉 2Yuyu2, 吉单

159 Jidan159, 丹玉 16Danyu16, 户单 4Hudan4, 鲁玉 10 号 Luyu10, 掖单 20Yedan20, 成单 13Chengdan13, 陕单 9 号 Shandan9, 四早 6
号 Sizao6, 单玉 23Danyu23, 冀单 29Jidan29, 海玉 4 号Haiyu4, 掖单 11Yedan11, 烟单 17Yandan17, 豫玉 18Yuyu18, 宜单 2 号Yidan2, 
冀单 27Jidan27 

1997—1999 掖单 13 Yedan13, 中单 2 号 Zhongdan2, 掖单 2 号 Yedan2, 掖单 19 Yedan19, 四单 19Sidan19, 豫玉 18Yuyu18, 西玉 3 号 Xiyu3, 烟单

14 Yandan14, 丹玉 13Danyu13, 本玉 9 号 Benyu9, 户单 4Hudan4, 掖单 12Yedan12, 唐抗 5 号 Tangkang5, 吉单 159Jidan159, 成单 14
Chengdan14, 鲁单 50Ludan50, 冀单 29Jidan29, 龙单 13Longdan13, 沈单 7 号 Shendan7, 农大 60Nongda60, 掖单 20 Yedan20, 鲁原单

14 Luyuandan14, 吉单 180Jidan180, 雅玉 2Yayu2, 掖单 4 Yedan4, 东农 248Dongnong248, 铁单 10Tiedan10, 郧单 1 Xundan1, 
SC-704, 丹玉 15 Danyu15, 龙单 8Longdan8, 吉单 156Jidan156, 四单 16Sidan16, 川单 9Chuandan9, 交三单交 Jiaosandanjiao, 豫玉

2 Yuyu2, 豫玉 22 Yuyu22, 会单 4Huidan4, 苏玉 9Suyu9, 铁单 9Tiedan9, 陕单 9 号 Shandan9, 兴黄单 89-2Xinghuangdan89-2, 四
密 21 Simi21, 农大 108Nongda108, 成单 13Chengdan13, 冀单 27Jidan27, 农大 3138Nongda3138, 掖单 11 Yedan11, 绵单 1Miandan1, 
鲁玉 10 号 Luyu10, 四早 6 号 Sizao6, 陕单 911Shandan911, 掖单 51 Yedan51, 烟单 17Yandan17, 宜单 2 号 Yidan2, 海玉 4 号 Haiyu4, 
单玉 23 Danyu23, 丹玉 16Danyu16 

2000—2001 农大 108Nongda108, 掖单 13 Yedan11, 鲁单 50Ludan50, 中单 2 号 Zhongdan2, 四单 19Sidan19, 农大 3138Nongda 3138, 豫玉

22Yuyu22, 掖单 19 Yedan19, 豫玉 18Yuyu18, 龙单 13Longdan13, 西玉 3 号 Xiyu3, 掖单 2 号 Yedan2, 铁单 10Tiedan10, 吉单

180Jidan180, 本玉 9 号 Benyu9, 丹玉 13Danyu13, 四密 21Simi21, 雅玉 2Yayu2, 户单 4Hudan4, 冀单 29Jidan29, 成单 14Chengdan14, 
苏玉 9Suyu9, 鲁原单 14Luyuandan14, 掖单 12 Yedan12, 会单 4Huidan4, 成单 18Chengdan18, 豫玉 2Yuyu2, 沈单 10Shendan10, 东农

248Dongnong248, 龙单 8Longdan8, 掖单 4 Yedan4, 唐抗 5 号 Tangkang5, 烟单 14Yandan14, 陕单 911Shandan911, 丹玉 15Danyu15, 
兴黄单 89-2Xinghuangdan89-2, 掖单 20 Yedan20, SC-704, 吉单 156Jidan156, 鲁玉 16Luyu16, 四单 16Sidan16, 农大 60Nongda60, 改
良 902Gailiang902, 宜单 2 号 Yidan2, 绵单 1Miandan1, 郧单 1Xundan1, 掖单 51 Yedan51, 海玉 4 号 Haiyu4, 鲁玉 10 号 Luyu10, 烟单

17Yandan17, 沈单 7 号 Shendan7, 陕单 9 号 Shandan9, 川单 9Chuandan9, 四早 6 号 Sizao6, 交三单交 Jiaosandanjiao 

*不同年份间，在生产上应用的杂交种有少量增减，此处没有一一列出，后面的计算将按年份计算 
*As the quantities of hybrids extended in the production were different in years which were not listed here, the calculation was conducted based on the years 
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种质遗传基础的变化趋势。根据藤文涛等[15]杂种优势

群的划分结果，选择分属 Reid、Lancaster 和四平头的

自交系共 39 份（表 2），分析这些种质资源在玉米育

种中的利用潜力。 
 

表 2  39 份玉米自交系名称、系谱及种质类群 

Table 2  Name, pedigree and heterotic group of 39 maize inbreds 

编号  
No. 

自交系  
Inbred 

系谱  
Pedigree 

优势类群 
Group  

1  掖 478Ye478    8112×5003   Reid 

2  掖 8001Ye8001    488×3189   Reid 

3  掖 488 Ye488   8112×5003   Reid 

4  U8112    国外杂交种 3382 Abroad hybrid 3382 Reid 

5  812    8112 改良系 Improved line 8112 Reid 

6  832    国外杂交种 Abroad hybrid Reid 

7  郑 32 Zheng32   国外杂交种 3382 Abroad hybrid 3382 Reid 

8  铁 7922Tie7922  国外杂交种 3382 Abroad hybrid 3382 Reid 

9  B73    BSSS   Reid 

10  掖 107 Ye107   国外杂交种 XL80 Abroad hybrid XL80 Reid 

11  J4112    A619×8112   Reid 

12  沈 5003Shen5003  国外杂交种 3147 Abroad hybrid 3147 Reid 

13  郑 653Zheng653  (5003×综 31Zong31)×5003   Reid 

14  C8605    7922×5003   Reid 

15  K14    5005×6917   Reid 

16  Mo17    187-2×C103   Lancaster 

17  吉 842 Ji842  吉 63 Ji63×Mo17   Lancaster 

18  4F1    Mo17 辐射改良 Radiated improved Mo17 Lancaster 

19  荻唐黄-17 
Huotanghuang-17  

 获唐白 42Huaotangbai42×海 1917Hai1917×Mo17Ht   Lancaster 

20  杂 C546 ZaC546  C103 杂株 Impure plant from C103 Lancaster 

21  豫 374Yu374  Mo17 辐射改良 Radiated improved Mo17 Lancaster 

22  东 237Dong237    M14、维尔 44Weier44 等  Lancaster 

23  吉 846Ji846    吉 63Ji63×Mo17   Lancaster 

24  四 444Si444    A619×黄早四 Huangzaosi  四平头 Sipingtou

25  黄早四 Huangzaosi   塘四平头 Tangsipingtou 四平头 Sipingto 

26  黄野四 3Huangyesi3    (黄早四 Huangzaosi×野鸡红 Yejihong)×黄早四 Huangzaosi  四平头 Sipingto 

27  西 502Xi502    340×黄早四 Huangzaosi  四平头 Sipingto 

28  5237    340×黄早四 Huangzaosi  四平头 Sipingto 

29  文黄 413 Wenhuang413   黄早四 Huangzaosi×汶青 1331Wenqing1331   四平头 Sipingto 

30  H21    黄早四 Huangzaosi×H84   四平头 Sipingto 

31  吉 853Ji853  黄早四 Huangzaosi×330   四平头 Sipingto 

32  K12    黄早四 Huangzaosi×维春 Weichun  四平头 Sipingto 

33  Q1261    K12 改良系 Improved K12 四平头 Sipingto 

34  双 741Shuang741    [(团-11 Tuan-11×华风 100Huafeng100)×黄早四 Huangzaosi]×矮金 525 Aijin225  四平头 Sipingto 

35  天涯四 Tianya4  武 109Wu109×黄早四 Huangzaosi  四平头 Sipingto 

36  掖 52106 Ye52106   (掖 1075Ye1075×掖 106Ye106)×矮金 525Aijin225   四平头 Sipingto 

37  长 72 Chang72  长阳大粒黄 Changyangdalihuang 四平头 Sipingto 

38  天 77 Tian77  (黄小 162Huangxiao162×美 1865Mei1865)×(187-2×南 55Nan55)   四平头 Sipingto 

39  昌 72 Chang72  黄早四 Huangzaosi×淮 95Huai95 四平头 Sipingto 
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1.2  SSR 分析 

DNA 的提取、SSR 标记的选择和分析均采用滕文

涛等 [15] 的方法。根据 MAIZE-GDB（ http://www. 
maizegdb.org）提供的 SSR 数据库，选择均匀覆盖玉

米全基因组的 290 对 SSR 引物，再从其中筛选多态性

好、带型稳定清晰的共 111 对，按照 MAIZE-DB 提供

的 SSR 分析程序，对 84 份自交系进行分子标记的多

态性分析。每条染色体大约 10 个 SSR 位点，相邻位

点遗传距离平均 10 cM。PCR 反应体系为：20 µL 反

应体积，模板 DNA（10 ng·µL-1）5 µL，dNTP/Mix     
（2 mmol·L-1/each） 2.0 µL，10×缓冲液 2.0 µL，MgCl2

（25 mmol·L-1） 2.0 µL，Taq E（5 U·µL-1 Sangon）   
0.2 µL，Primer（2 µmol·L-1）各 3.0 µL，重蒸水 2.8 µL。
反应程序为：94℃预变性 2.0 min；94℃ 1.0 min，58℃ 
1.5 min，72℃ 2.0 min，30 个循环；72℃延伸 5.0 min。
扩增产物进行 6%聚丙烯酰胺凝胶电泳，恒定功率 80 
w，时间 1.5—2 h，银染法染色[19]。  
1.3  数据分析 

根据 PCR 扩增结果，在相同迁移位置有带记为

“1”，无带记为“0”，建立 84 份自交系的分子标记

数据库。统计 1991—2001 年各自交系的 SSR 位点等

位基因数，与上一年相比新增加的等位基因数及减少

的等位基因数，Nei 基因多样性指数（He= 1-ΣPi2，i 

为等位基因的数目，Pi 表示 i 位点的基因频率[20]）。 
对四平头类群自交系 16 份，Reid 类群 15 份自交

系和 Lancaster 类群 8 份自交系（表 2），统计在三大

类群中检测到的 SSR 位点等位基因数目，计算三大类

群两两之间相比差异的等位基因数和各自所具有的特

有等位基因数目。 

2  结果 

2.1  中国主要推广杂交种遗传多样性的变化 

本研究提到的 66 个杂交种的种植面积约占当年

全国玉米种植面积的 65%以上，基本代表了当前中国

推广玉米杂交种的遗传多样性。利用 111 个 SSR 标记

在 66 个玉米杂交种中共检测到 659 个 SSR 等位基因，

平均每个位点检测到 5.95 个等位基因。从表 3 中可以

看出，在过去的 10 年间，大面积推广的杂交种 Nei
遗传多样性指数由 0.67 增加到 0.69，可检测到的等位

基因的数量逐年增加，由 603 个增加到 653 个，2001
年大面积推广的杂交种与 1991 年的杂交种相比，缺失

的等位基因仅有 0.9%，而新增加了 8.5%的等位基因。

如以种植面积占中国玉米总种植面积的 50%为临界

值，从表 3 中可以看出，要达到这个临界值 1991 年只

需要 7 个杂交种涉及 9 个不同的亲本，而到 2001 年却

需要 20 个杂交种涉及 34 个亲本。也就是说，单个杂 
 

表 3  1991—2001 年大面积应用的杂交种检测到的 SSR 位点等位基因情况 

Table 3  Detected alleles sites with SSR of maize hybrids distributed in 1991-2001 

年份 Year P (%) NH NI Nei   Na Nn Nl P (%)* NH* NI* Nei* Na* Nn* Nl* 

1991 73.0  26 29 0.67  603   52.3  7 9 0.61  466   

1992 73.9  29 34 0.67  609 6 0 52.5  7 9 0.61  466 0 0 

1993 69.2  29 34 0.67  612 3 0 51.2  8 10 0.62  474 8 0 

1994 74.2  38 45 0.67  621 9 0 52.0  7 9 0.61  466 0 8 

1995 80.1  38 46 0.67  618 0 3 52.4  8 10 0.62  476 19 9 

1996 83.3  45 52 0.68  634 16 0 53.2  9 11 0.63  492 16 0 

1997 82.3  57 70 0.69  653 19 0 51.6  11 13 0.63  502 10 0 

1998 79.3  58 72 0.69  654 1 0 51.8  15 20 0.64  534 36 4 

1999 76.4  65 81 0.69  656 2 0 52.2  20 30 0.67  593 63 4 

2000 68.7  55 73 0.69  654 0 2 51.4  20 32 0.67  602 16 7 

2001 64.4  52 69 0.69  653 0 1 51.7  20 34 0.67  596 2 8 

总计 Total   66 84   659       29 41         

P：占当年种植面积的百分率；NH：杂交种数量；NI：亲本的数量；Nei：Nei 基因多样性指数；Na：SSR 位点等位基因数，Nn 和 Nl：分别为与上

一年相比增加的等位基因数及减少的等位基因数。*：超过当年种植面积 50%时所需的杂交种及其亲本的情况 
P: The percentage of selected hybrids planted area; NH: Quantities of hybrids; Nei: Nei’s gene diversity index; Na: Alleles number of SSR loci; Nn and NI: 
Compared with the previous year, the alleles increased and decreased. *: The hybrids and their parents necessary for outnumbering 50% planted areas in the 
same year 
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交种的平均种植面积逐年降低，而种植杂交种的数量

逐年增多，新的等位基因被不断引入，遗传多样性逐

渐增加。另一方面，在 1991 年平均每个亲本（指本研

究用到的亲本材料，下同）大约可以组配 1.8 个大面

积推广的杂交种，而到 2001 年这个数字下降为 1.5，
亲本材料使用数量的增加也造成了杂交种遗传多样性

水平的上升。 
2.2  三个玉米杂种优势群间 SSR 等位基因位点的  

差异 

在分属 Reid、Lancoster 类群和四平头类群进行三

类优势类群的 39 份玉米自交系中，利用 111 个 SSR
标记共检测到 583 个等位基因，占检测到的 SSR 位点

等位基因总数的 88.3%。其中四平头类群检测到的等

位基因位点最多，占检测到的等位基因总数的 77.4%，

Reid 类群和 Lancaster 类群差别不大，分别为 61.5%和

60%（表 4）。从表 4 还可以看出，Reid 与四平头及

Lancaster 与四平头的等位基因差异均在 32%左右，而

Reid 与 Lancaster 间等位基因的差异为 25%。而且 Reid
与 Lancaster 类群提供的特有等位基因比率分别为

7.9%和 7.3%，大部分的特有等位基因存在于四平头类

群（24%）。按有差异的 SSR 位点分析，可以发现 Reid
与四平头及 Lancaster 与四平头有差异的 SSR 标记分

别为 73%和 75%，而 Reid 与 Lancaster 间 SSR 位点之

间差异仅为 61%。从图可以看出这些有差异的 SSR 位

点并非均匀分布于 10 条染色体的所有区段。Reid 与

四平头及 Lancaster 与四平头在大部分区段均有较大

的差异，而 Reid 与 Lancaster 类群在很多区段没有差

异，尤其是第 6 和 8 染色体差异很小。这进一步说明

中国地方种质四平头类群具有相当广泛的种质基础，

含有大量的特有等位基因。而中国的 Lancaster 种质主

要来源于 Mo17 及其改造系，Reid 种质主要来源于美

国杂交种选育的二环系及其改造系，遗传基础相对比 
 

 
 
◆ Reid 和四平头类群相比有差异的 SSR 位点；● Lancaster 和四平头类群相比有差异的 SSR 位点；▲ Reid 和 Lancaster 类群相比有差异的 SSR 位点 
◆ The diversity SSR loci between Reid and Tangspt group; ● The diversity SSR loci between Lancaster and Tangspt group; ▲ The diversity SSR loci between 
Reid and Lancaster group 

 

图  三个种质类群间有差异的 SSR 位点在染色体上的分布 

Fig.  Distribution of different SSR sites among heterosis groups in chromosomes 
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表4  三大类群自交系检测到的SSR位点等位基因位点的比

较 

Table 4  Comparison of detected allele with SSR among 
maize inbred from three heterotic groups  

 总计 Total 百分率 Percentage(%)

等位位点数  
Number of allelic loci 

583 88.3  

NT 511 77.4  

NR 406 61.5  

NL 396 60.0  

Na(R/T) 209 31.7  

Nr(R/T) 52 7.9  

Nt(R/T) 157 23.8  

Na(L/T) 211 32.0  

Nl(L/T) 48 7.3  

Nt(L/T) 163 24.7  

Na(R/L) 166 25.2  

Nr(R/L) 88 13.3  

Nl(R/L) 78 11.8  

NT、NR、NL：分别为四平头类群、Reid 类群和 Lancaster 类群的等位

基因数目；Na（R/T）、Nr（R/T）、Nt（R/T）：Reid 类群与四平头类群

相比差异的等位基因数，Reid 类群特有的等位基因数，四平头类群特有

的等位基因数；Na（L/T）、Nl（L/T）、Nt（L/T）：Lancaster 类群与四

平头类群相比差异的等位基因数，Lancaster 类群特有的等位基因数，四

平头类群特有的等位基因数；Na（R/L）、Nr（R/L）、Nl（R/L）：Reid
类群与 Lancaster 类群相比差异的等位基因数，Reid 类群特有的等位基

因数，Lancaster 类群特有的等位基因数 
NT, NR, NL：The alleles of Spt group, Reid group and Lancaster group; 
Na(R/T), Nr(R/T), Nt(R/T)：The diversity alleles of Reid group and Spt 
group, the unique alleles of Reid group, and the unique alleles of Spt group; 
Na(L/T), Nl(L/T), Nt(L/T)：The diversity alleles of Lancaster group and Spt 
group, the unique alleles of Lancaster group, and the unique alleles of Spt 
group; Na(R/L), Nr(R/L), Nl(R/L)：The diversity alleles of Reid group and 
Lancaster group, the unique alleles of Reid group, and the unique alleles of 
Lancaster group 

 
较狭窄。这部分解释了为什么美国广泛应用的

Reid×Lancaster 杂种优势模式在中国却并没有得到大

面积推广，同时也为 Reid×四平头和 Lancaster×四  
平头在中国广泛应用的杂种优势模式提供了理论佐

证。 
2.3  黄早四和四平头类群的比较 

黄早四是四平头类群中最具有代表性的自交系，

利用 111 个 SSR 标记检测出黄早四和四平头类群（不

包括黄早四）的 SSR 等位基因位点分别为 157 和 510，
仅在 bnlg118 位点有一个黄早四等位基因没有纳入四

平头类群内，但同时四平头类群内却含有大量的其它

等位基因，这表明四平头类群包含了绝大部分黄早四

的基因信息，而且由于掺入了大量的其它种质的基因

信息，使得四平头类群拥有更为广泛的种质基础。 

3  讨论 

3.1  中国玉米种质的遗传多样性 

在玉米杂交种大面积利用前，由于地方品种个体

间的遗传异质性，在抵御大规模自然灾害方面可发挥

重要作用；单交种个体间基因型是相同的，但不同杂

交种的基因型存在着一定的差异。从一个大的范围来

看，这种杂交种间的基因异质性可以在一定范围内弥

补由于单交种内基因同质性造成的遗传多样性的降

低。一般来说，在一定的种植范围内，种植有差异的

杂交种数量越多，遗传多样性越丰富。如果在该范围

内，少数几个杂交种占据了绝对地位，而其它大部分

杂交种只占有很小的面积，导致遗传多样性的降低，

在抵御大规模病虫害方面发挥的作用将受到一定的限

制。在 1997 年以前，仅仅 10 个左右的杂交种就达到

了全国玉米种植面积的一半，涉及的亲本也在 10 个左

右，而 1999 年以后要达到相似的面积需要 20 个杂交

种，涉及的亲本在 30 多个，新增加了 17.8%的等位基

因，而只有不到 3.5%的等位基因丢失。如果考虑更大

的面积，如达到全国玉米种植面积 70%以上的杂交种

时，这些新增加的等位基因绝大部分存在于 1997 年以

前的杂交种中，只是在当时存在于种植面积较小的杂

交种中。20 世纪 90 年代后期，随着农作物新品种保

护条例的实施，杂交种品种数量不断增多，客观上增

大了推广玉米杂交种的遗传多样性。在 1991—2001
年，中国玉米推广品种遗传多样性基本保持稳定并略

有上升的主要原因。对原有种质资源进行改造和利用，

充分富集优异基因，可以使遗传多样性保持在相近的

水平，并略有提高，这与 Reif 等[2]和 Duvick 等[21]的研

究结果不同。产生这种差异的原因主要有以下 2 个方

面：1）美国和欧洲由几家种子公司垄断玉米种子的培

育和生产，对种质资源的选择和目标性状的选择具用

相似性，只针对少量的优异基因进行选择，从而造成

遗传多样性的不断降低；而中国玉米种子经营放开的

时间尚短，有大量的国有和私营单位开展玉米育种研

究，虽然大的育种方向相似，但在具体的种质资源选

择和目标性状上根据当地特点有适当的调整，从而保

证了一定的遗传多样性丰度。新的种质资源的大量引

入将提供一些新的优良基因，增加玉米种质的遗传多

样性。2）由于材料的限制，本文仅研究了 1991—2001
年大面积推广的单交种遗传基础的变化，并没有涉及

20 世纪 90 年代之前的地方品种和双交种等的遗传基

础变化，而 Reif 等[2]和 Duvick 等[21]则是针对欧洲及美 
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国前后近 50 年的玉米品种的遗传基础的变化趋势。 
对 1991—2001年增加和减少的等位基因位点进行

分析发现，主要集中于玉米染色体的Bin1.02、Bin1.11、
Bin2.02、Bin5.05、Bin5.07、Bin7.06、Bin8.04和Bin8.07。
根据 Gramene（www.gramene.org）公布的已定位的

QTL 信息，发现在这些位点附近有株高[22]、每株穗   
数[23]、轴粗[24]、开花期[25]和蛋白质含量[26]等 QTL。与

中国农业大学国家玉米改良中心发表的豫玉 22 重组

自交系群体 QTL 定位结果比较发现，这些位点与株

高、穗位高、地上节数、穗行数、行粒数、穗重和粒

重的 QTL 相关。这可能是近几年对株型的选育及产量

的选择造成了这些位点等位基因的变化。 
3.2  地方种质资源的利用潜力 

地方种质是引入中国较早的一批玉米种质资源，

经过长期的自然选择和人工选择，对中国的自然环境

有较强的适应性，具有许多潜在的对将来玉米育种有

益的优良基因。中国对地方种质的应用集中于 3 个种

质，即获白、旅大红骨和四平头。获白来自于中国的

获嘉白马牙地方品种，在 20 世纪 70 年代是利用相当

广泛的玉米种质，在 1980 年 11.55%的组合中有获白

的参与[4]，之后迅速下滑，目前应用的种质中仅在获

唐黄中含有获白的血缘。旅大红骨在 20 世纪 90 年代

应用相当广泛，选育出丹玉 13，沈单 7 号等优良杂交

种，丹玉 13 是目前中国除中单 2 号外推广时间最长的

大面积应用的杂交种（1 000 万亩/年），目前旅大红

骨种质在大面积推广的杂交种中比率不足 5%[18]。黄

早四来源于中国的地方种质塘四平头，具有很高的一

般配合力和特殊配合力，培育出了大量的优良杂交种，

之后利用多种种质对其进行改造，选育出一批优良自

交系和杂交种。黄早四及其改造系构成了中国应用相

当广泛的一个种质类群——四平头类群，它含有大量

的国外种质不具有的优良基因，这也是 Reid×四平头

和 Lancaster×四平头具有强优势的物质基础。但是，

四平头类群自交系抗病性普遍较差，自身产量较低，

制种成本较高。这就要求进一步拓宽四平头类群的种

质基础，将其它优异抗病基因导入四平头类群内。旅

大红骨改造系自从 E28 渐渐淡出市场后鲜有表现，而

丹 340 的归属亦颇多争议，但不可否认旅大红骨是一

个优良的中国地方种质，它具有一些四平头类群不具

有的优良性状，而且两者之间杂种优势并不明显，可

用于对四平头类群的改造，如优良自交系西 502 和

5237 就来源于两者间的相互渗透。自 330 类群含有多

种种质，与四平头类群的杂种优势一般，至少两者间

目前尚未选育出突破性的品种，而两者间这部分优势

对于提高四平头类群的自身产量具有一定的作用。通

过四平头和自 330 类群两者间的相互渗透，可以达到

富集产量相关基因的目的。而且四平头和自 330 类群

均与 Reid 和 Lancaster 类群有强的杂种优势，两者之

间的改造不但不会降低与 Reid 和 Lancaster 类群的杂

种优势，使其更具有竞争力。 
3.3  国外种质资源的利用 

国外种质的引进和改造一直是中国玉米育种工作

的重点，逐渐形成适应中国环境的 Reid 种质类群和

Lancaster 种质类群，近几年，随着 78599 选系的出现

和大面积应用，以及一批热带和亚热带种质资源的引

入和改造，进一步丰富了中国的玉米种质资源基础。

但是也应该看到从国外种质选育出的优良自交系仍然

局限于少数几个国外杂交种这个事实。由于中国不是

玉米的原产地，因此需要从国外引进优良种质资源，

并加以改造利用。 
玉米是异花授粉植物，其基因组中大约每 100 bp

就存在一个 SNP[27]，其任意 2 个来源不同的自交系之

间的差异可能大于人和大猩猩之间的差异[28]，最近的

研究表明，Mo17 和 B73 这 2 个著名自交系之间在染

色体基因位置上可能存在 20%的差异[29]。在注重短期

育种目标的同时，也要关注长期目标，充分利用客观

存在的遗传变异，用轮回选择的办法针对目标性状进

行改良。是高油玉米的群体改良是最成功的例子之一，

美国 Illinois 大学三代育种家坚持 100 多年，创造出世

界上根本不存在的高油玉米，油份含量从 4%提高 20%
左右[30-31]。而中国农业大学宋同明教授在引进高油玉

米群体的基础上，潜心 20 余年创造性地进行改良并培

育出北京高油群体[32]，在此基础上选育了一批高油玉

米自交系和杂交种，产生了良好的经济和社会效益。 
近年来，随着品种保护力度和品种保护意识的增

强，特别是国家和企业对育种投入的增加，选育出一

批优良自交系和杂交种，丰富了中国玉米遗传基础，

但是中国玉米遗传基础趋于狭窄的局面仍然有待改

变。因此需要加强 2 方面的研究：1）需要下大力气整

理中国的各种玉米种质资源，通过轮回选择的方法分

类改造，逐渐形成具有中国特色的 Reid 和四平头等轮

回群体；2）加大国外种质资源的引入和改造，包括美

国马齿型玉米种质和热带种质资源。只有这样才能使

优异基因充分富集，源源不断地提供优良的育种基础

材料，在日益激烈的市场竞争中立于不败之地。 
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4  结论 

随着新的种质资源的引入和对旧的资源的改造，

与 20 世纪 90 年代初相比，中国的玉米杂交种 Nei 遗
传多样性指数由 0.67 增加到 0.69，可检测到的等位基

因的数量逐年增加，由 603 个增加到 653 个，2001 年

大面积推广的杂交种与 1991 年的杂交种相比，缺失的

等位基因仅有 0.9%，而新增加了 8.5%的等位基因，

遗传多样性有了一定的增加；地方种质与引入的国外

种质相比含有大量的特有等位基因，这是其与国外种

质组配优异杂交种的重要基础，应当加强地方种质的

改良和利用。 
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