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基于 SLAF-seq技术划分糯质玉米自交系杂种优势群
张 垚，孔亮亮，刘俊峰，宋俏姮，董绍伦，崔 阳
（四川省农业科学院水稻高粱研究所（四川省农业科学院德阳分院），德阳 618000）

摘要：为明确糯玉米种质资源的杂种优势群划分，提升糯玉米育种效率，利用 SLAF-seq 技术对 127份糯质玉米自交系进

行进化树、主成分和群体遗传结构分析，并结合同来源姊妹系和审定品种进行深入的相互验证分析。结果表明，共获得 SLAF

标签 1129131个和多态性 SLAF标签 761467个；鉴定出有效 SNP标记 60968个；最小等位基因频率平均值为 0.18，变化范

围在 0.05~0.50；多态性信息含量平均值为 0.26，变化范围在 0.09~0.38；自交系间遗传相似系数平均值为 0.7783，变化范围在

0.7310~0.9638。结合进化树、群体遗传结构分析，将 127份自交系划分为温热两大杂种优势群，温群含 4个亚群，热群含 3

个亚群；33对姊妹系中，30对姊妹系间遗传相似系数大于 75%群体自交系间遗传相似系数；12个审定品种中，9个品种的双

亲分别位于温、热优势群，3个品种的双亲分别位于热群中不同亚群。本研究中温、热群间具有较强杂种优势，热群亚群间

具有一定的杂种优势。研究结果可为自交系间组配和高效育种提供理论依据。

关键词：SLAF-seq；糯玉米；自交系；SNP标记；类群划分；杂种优势群

Heterosis Groups Classification of Waxy Germplasm Maize Inbred

Lines by SLAF-seq Technology
ZHANG Yao, KONG Liangliang, LIU Junfeng, SONG Qiaoheng, DONG Shaolun, CUI Yang

（Rice and Sorghum Institute, Sichuan Academy of Agricultural Sciences (Deyang Branch of Sichuan Academy of Agricultural Sciences), Deyang 618000）

Abstract: In order to increase the efficiency of waxy maize breeding and classify heterosis groups of waxy maize, using specific

locus amplified fragment sequencing (SLAF-seq) technology, it was conducted that evolutionary tree analysis, principal component

analysis, population genetic structure analysis of 127 waxy germplasm maize inbred lines. In consideration of sib-lines and variety,

in-depth mutual confirmation analysis was conducted. The results showed that the total of 1129131 SLAF tags and 761467

polymorphic SLAF tags were obtained; 60968 valid SNP markers were identified; minor allele frequency (MAF) average value was

0.18 and range was 0.05-0.5; polymorphic information content (PIC) average value was 0.26 and range was 0.09-0.38; genetic

similarity coefficient (GS) among inbred lines average value was 0.7783 and range was 0.7310-0.9638. Combining evolutionary tree

analysis with population genetic structure analysis, 127 waxy germplasm maize inbred lines were divided into temperate and tropical

heterosis groups. Temperate heterosis group was divided into four subgroups, while tropical heterosis group was divided into three

subgroups. In 33 pairs of sib-lines, 30 pairs of sib-lines GS were more than 75% GS among all inbred lines. In 12 varieties, the parents

of 9 varieties belonged to temperate and tropical heterosis groups respectively. The parents of other 3 varieties belonged to tropical

heterosis subgroups respectively. There was higher heterosis between temperate and tropical heterosis groups, while there was a certain

heterosis among tropical heterosis three subgroups. The research provided theoretical guidance for combining of inbred lines and

efficiency breeding.
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糯玉米是玉米第 9号染色体 Wx基因突变后形成的一类特殊玉米，其籽粒富含支链淀粉和赖氨酸等必需

氨基酸，主要用于鲜食、食品加工、生产饲料和工业原料，具有较高的经济价值[1-2]。因此，选育优良糯玉
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米品种意义重大。玉米是利用杂种优势最为典型的农作物之一，杂种优势的强弱取决于双亲之间的遗传差

异。一般情况下，双亲遗传差异越大，杂种优势越强[3]。不同杂种优势群之间遗传差异较大，因此在不同类

群间组配杂交种，能够显著提高获得强优势杂交种的概率[4]。

划分杂种优势群的方法有亲缘关系、形态指标、数量遗传、生理生化标记和分子标记 5种方法[5]，其中

分子标记法具有显著的优势[6-7]。随着现代生物技术的快速发展，继第一、二代分子标记之后，作为第三代

分子标记的 SNP 标记，具有高通量、自动化检测高效等优点，已广泛应用于杂种优势群的划分[8-10]。在糯

玉米中，Hao等[11]利用基因芯片，筛选 2751个 SNP标记，按照邻接法将 110份糯质玉米种质划分为类群 1

（来源于我国东南，以通系 5为代表）、类群 2（来源于我国西南和泰国，具有热带和亚热带遗传背景）和

类群 3（来源于我国北方，以衡白 522为代表）。史亚兴等[12]利用基因芯片，筛选 1059个 SNP标记，按照

邻接法将 37份糯玉米自交系划分为 Reid群、京糯 6群、糯 1群、糯 2群和 Lancaster群。卢媛等[13]利用基

因芯片，筛选 34257个 SNP标记，按照邻接法将 44份糯玉米自交系划分为 5大类群。胡俏强等[14]利用基因

芯片，筛选 11100个 SNP标记，按照邻接法，并结合材料来源，将 90份鲜食玉米自交系划分为温带和热带

优势群。冯云敢等[15]利用基因芯片，筛选 25421个 SNP 标记，按照邻接法将 16份糯质玉米自交系划分为浙

黑糯群、苏科糯群、美玉糯群、莫宜糯群及宜山糯群。范競升等[16]利用基因芯片，筛选 5186个 SNP 标记，

按照邻接法将 207份糯玉米地方品种划分为 4个类群。李文跃等[17]利用基因芯片，筛选 14312个 SNP标记，

按照邻接法将 96份糯玉米自交系划分为垦粘 1母本群、先糯父本群和垦粘 1父本群。

虽然利用基因芯片筛选 SNP 标记划分杂种优势群已取得系列进展，但仍存在成本相对较高、通量相对

较低等问题。SLAF-seq（Specific-locus amplified fragment sequencing）技术是一种简化基因组测序技术，通

过构建 SLAF-seq文库，筛选 SNP 标记，具有成本低、通量高等优点[18]。李余良等[19]利用 SLAF-seq技术，

筛选了 169128个 SNP标记，分析了 77份甜玉米自交系的遗传多样性，并将其划分为 BY群（温带血缘）

和 NBY群（亚热带血缘）。目前利用 SLAF-seq 技术划分糯质玉米自交系杂种优势群的研究较为有限，并

且前人划分的糯玉米杂种优势群，缺少与材料亲缘系谱和表型相互验证的深入分析。因此，本研究利用

SLAF-seq技术对 127份糯质玉米自交系进行进化树和群体遗传结构分析，划分杂种优势群，并结合同来源

姊妹系和审定品种，进行深入的相互验证分析，以提高分群结果的准确性，进而提升种质资源利用效率，

为自交系间的科学组配和高效育种提供理论依据。

1 材料与方法

1.1 试验材料

试验材料为本单位自育的糯质玉米自交系 127份，其中编号 1~121为糯玉米自交系，编号 122~127为

甜糯双隐性自交系（详见 https: //doi.org/10.13430/j.cnki.jpgr.20250929001，附表 1）。所有材料于 2020年 3

月 20日种植在四川省农业科学院德阳基地，每个材料种植 1行，行长 3.3 m，行距 0.6 m，株距 0.33 m。

1.2 基因组 DNA提取

当大田幼苗生长至三叶一心时取嫩叶，采用 CTAB法提取样品 DNA，通过琼脂糖电泳和 NanoDrop 2000

微量分光光度计检测 DNA浓度和质量。选取 DNA条带单一、明亮、无拖尾现象，且 OD260/OD280介于 1.8~2.0

之间、OD260/OD230＞2.0、DNA浓度＞20 ng/μL的 DNA样品用于后续试验。



1.3 酶切方案确定、基因组测序、SLAF标签及 SNP分析

以 B73 RefGen_v4（https://ftp.ncbi.nlm.nih.gov/genomes/all/GCF/000/005/005/GCF_000005005.2_B73_

RefGen_v4/）为参考基因组，使用 BioPython软件进行电子酶切和 SLAF标签预测，确定最适酶切方案。

将各样品 DNA依据确定的最适酶切方案进行酶切，将得到的酶切片段 3′端加 A处理，连接 Dual-index

测序接头[20]后，进行 PCR扩增、产物纯化、目的片段回收等过程，完成文库构建。文库构建和高通量测序

由北京百迈客生物科技有限公司完成。

将测序原始数据经过 Dual-index识别，获得各个样品的 Reads。利用软件 FastQC进行数据质控。使用

BWA软件将 Reads比对到玉米 B73 RefGen_v4基因组，统计双端 Reads区间长度和覆盖度，确定实际可用

的双端 Reads的长度范围和数量，进而获得 SLAF标签数量。然后使用GATK4软件进行变异鉴定，根据 SLAF

标签的染色体区间提取 SNP，统计多态性 SLAF 标签数量。依据最小等位基因频率（MAF，minor allele

frequency）＞5%和完整度＞80%的标准过滤 SNP，筛选出有效 SNP。

1.4 数据分析

使用 R语言计算最小等位基因频率和多态性信息含量（PIC，polymorphism information content），并用

ggplot2 包绘制直方图。使用 PLINK软件计算自交系之间的遗传相似系数（GS，genetic similarity coefficient）

矩阵[21]。采用 Phylip 软件构建邻接进化树（NJ tree，neighbor-Joining tree）[22]，设置 bootstrap 重复次数为

1000次，利用 Figtree软件可视化进化树。利用 GCTA软件进行主成分分析[23]，用 R语言 ggrepel包和 ggplot2

包绘制主成分分析图。使用 Structure软件进行群体遗传结构分析[24]。

2 结果与分析

2.1 测序数据统计和质量分析

通过电子酶切预测，确定选用内切酶 Hae III+Hpy166 II，回收分子量在 414~464 bp之间的片段，预测

SLAF标签数为 222888个，在玉米基因组 10条染色体上分布基本均匀，每条染色体标签数为 15911~32336

个 。 根 据 上 述 酶 切 方 案 进 行 测 序 ， 数 据 统 计 分 析 结 果 显 示 （ 详 见 https:

//doi.org/10.13430/j.cnki.jpgr.20250929001，附表 2），所有样品共获得 777.71 M Reads，GC含量平均为 46.31%，

Q30平均为 94.39%，表明测序质量较高，可用于后续试验。

2.2 SLAF标签和 SNP标记鉴定

将区间长度范围为 372~490 bp 的双端 Reads作为 SLAF 标签，结果显示（表 1），共获得 1129131 个

SLAF 标 签 和 761467 个 多 态 性 SLAF 标 签 。 鉴 定 出 的 SNP 统 计 结 果 显 示 （ 详 见 https:

//doi.org/10.13430/j.cnki.jpgr.20250929001，附表 3），共提取到 2236996个 SNP标记，每个样品 SNP标记的

数量在 155957~915694个之间，完整度范围为 6.97%~40.93%，杂合率范围为 3.28%~9.36%，且 78.74%的自



交系杂合率在 5.5%以下，表明各自交系基因组纯合度较高。

表 1 SLAF 标签和多态性 SLAF标签在各染色体分布统计

Table 1 Summary of obtained SLAF tags and polymorphic SLAF tags on each chromosome

染色体

Chromosome

SLAF标签数

SLAF number

多态性 SLAF标签数

Polymorphic SLAF number

1 163705 111508

2 125774 87118

3 128512 86151

4 135421 90868

5 121457 79841

6 92459 61910

7 98133 66269

8 98342 66213

9 81562 54323

10 83766 57266

2.3 有效 SNP 标记筛选及分析

经过过滤，筛选到 60968个有效 SNP 标记，发现在染色体上分布较为均匀，每条染色体的有效 SNP标

记范围为 4342~9182 个（详见 https: //doi.org/10.13430/j.cnki.jpgr.20250929001，附图 1）。最小等位基因频

率平均值为 0.18，变化范围为 0.05~0.50，随着最小等位基因频率的增大，有效 SNP标记频数呈下降趋势（图

1A）；在 0.05~0.10时，SNP 标记频数最高。随着多态性信息含量增大，有效 SNP 标记频数呈先升后降趋

势（图 1B），在 0.10~0.15时，SNP 标记频数最高，之后缓慢降低；在 0.3~0.35时，出现一个小峰值，说

明存在一些中度多态性标记。多态性信息含量平均值为 0.26，变化范围在 0.09~0.38，平均值达中度多态性

水平，说明自交系群体具有一定的遗传多样性。

MAF: minor allele frequency; PIC: polymorphism information content

图 1 基于最小等位基因频率（A）和多态性信息含量（B）的 SNP标记频数分布

Fig. 1 SNP marker frequency distribution based on minor allele frequency (A) and polymorphism information content (B)

2.4 遗传相似系数分析

遗传相似系数分析结果显示（表 2），127份糯质玉米自交系间的遗传相似系数在 0.7310~0.9638，平均

值为 0.7783，中位数为 0.7762；有 5%自交系的遗传相似系数<0.7565，25%自交系的遗传相似系数<0.7682，

25%自交系的遗传相似系数≥0.7849，5%自交系的遗传相似系数≥0.8061。



表 2 遗传相似系数频率分布

Table 2 Frequency distribution of genetic similarity coefficient

遗传相似系数

Genetic similarity coefficient

占比（%）

Percentage

<0.7565 5

<0.7610 10

<0.7682 25

<0.7762 50

<0.7849 75

<0.7960 90

<0.8061 95

2.5 进化树分析

进化树分析结果显示（图 2），127份糯质玉米自交系可划分为 7个类群。其中类群 1~3均仅含有 1个

自交系，类群 4含有 11个自交系，类群 5含有 2个自交系，类群 6和 7分别由 53个和 58个自交系组成。

类群内平均遗传相似系数在 0.7772~0.7833之间（表 3），均大于中位数 0.7762，其中有 3个大于平均值，

表明类群内亲缘关系较近。类群间平均遗传距离的变化范围在 0.7522~0.7910（表 4），平均值为 0.7757。

类群 1~3 之间平均遗传距离均高于平均值；类群 4~7之间，除类群 5 与类群 7 之间的平均遗传距离较大，

其他均小于平均值，类群 4与类群 7之间的平均遗传距离最小；类群 1~3与类群 4的平均遗传距离均较大，

其中类群 1和类群 4之间的平均遗传距离最大；类群 1~3 与类群 5~7 的平均遗传距离大部分高于或接近平

均值。以上结果说明类群 1~3之间亲缘关系较远，类群 4~7 之间亲缘关系较近，类群 1~3与类群 4~7之间

亲缘关系也较远，最终使类群 1~3的 3个自交系独立成群。



进化树上的名称从内到外依次为进化树顺序号、材料编号、材料名称；材料编号及材料名称同附表 1；下同

The names on the phylogenetic tree from the inside to the outside are the phylogenetic tree sequence number, the material number, and the material name ; The

material number and name are the same as those in supplement table1; The same as below

图 2 127份糯质玉米自交系邻接法进化树

Fig. 2 Neighbor-joining phylogenetic tree of 127 waxy germplasm maize inbred lines

表 3 类群内平均遗传相似系数

Table 3 Average genetic similarity coefficient within the group

类群

Group

平均遗传相似系数

Average genetic similarity coefficient

类群 4 Group 4 0.7820

类群 5 Group 5 0.7833

类群 6 Group 6 0.7772

类群 7 Group 7 0.7788

表 4 类群间平均遗传距离

Table 4 Average genetic distance between groups

类群

Group

类群 2

Group 2

类群 3

Group 3

类群 4

Group 4

类群 5

Group 5

类群 6

Group 6

类群 7

Group 7

类群 1 Group 1 0.7773 0.7773 0.7910 0.7732 0.7677 0.7720

类群 2 Group 2 0.7787 0.7801 0.7780 0.7793 0.7750

类群 3 Group 3 0.7808 0.7817 0.7766 0.7782

类群 4 Group 4 0.7742 0.7690 0.7522

类群 5 Group 5 0.7747 0.7809

类群 6 Group6 0.7715



2.6 主成分分析

主成分分析结果显示（图 3），类群 4主要分布在第 1主成分的－0.1~0.1、第 2主成分的 0~0.2和第 3

主成分的－0.4~－0.1；类群 6 主要分布在第 1 主成分的 0~0.2、第 2 主成分的－0.1~0.2和第 3 主成分的－

0.1~0.2；类群 7主要分布在第 1主成分的－0.3~0、第 2主成分的－0.2~0.3和第 3主成分的－0.1~0.2。上述

3个类群在第 1主成分和第 3主成分坐标系中呈现明显分离。类群 4和类群 6在坐标系中均形成了一个相对

集中的簇，表明类群内部的遗传相似性较高，与其他群体相比也表现出一定的遗传分化；类群 7在坐标系

中形成一个较为分散的簇，表明类群内部存在一定的遗传多样性，同时也与其他类群有明显的遗传区分。

图 3 主成分分析

Fig. 3 Principal component analysis

2.7 群体遗传结构分析

交叉验证错误率（CV error，cross-validation error）结果显示（图 4A），当祖先来源数 K=2 时，CV error

最小，说明本研究群体最优分群数量为 2；但在 K=7时，CV error出现下降趋势，因此，在 K=2~7 进行群

体结构分析。结果显示（图 4B），当 K=2时，群体遗传结构分析与进化树分析基本一致，进化树类群 1~6

和类群 7中的 10个自交系合并为一个类群（绿色成分>50%的自交系合并，绿色群）；类群 7剩余的 48个

系成为另一个类群（红色群）。红色群中有 3个自交系分别为选自泰国、中国海南和云南的商品杂交种，3

个自交系为选自中国广西忻城的地方品种，因此称红色群为热带种质群（热群），绿色群为温带种质群（温

群）。随着 K的增加，温、热群各分出一些亚群。K=3时，温群分成绿色亚群和黄色亚群，绿色亚群对应

的是进化树中大部分类群 6，黄色亚群对应的是进化树中类群 1~4和小部分类群 6。K=7时，温群分为绿、

黄、紫、浅绿色亚群，热群分为红、蓝、粉色亚群。温群中部分自交系含有少量热带血缘，热群中部分自

交系也含有少量温带血缘，主要原因一是部分自交系为商品杂交种二环系（品种自身可能含有温热种质），

二是我国部分地处亚热带，造成种质资源自身的温热属性。



图 4 不同 K值的交叉验证错误率（A）及群体结构分析（B）

Fig. 4 Cross-validation error rate ( A ) and population structure analysis ( B ) of different K values

各类群 Q 值（最大祖先来源比例值）分布结果显示（表 5），温、热群中 Q 值≥0.7 的自交系分别占

70.89%和 75.00%，均较多，说明大部分自交系遗传背景简单；Q值<0.6时，热群的自交系占比较温群高，

表明热群中自交系遗传背景复杂的占比高，这与上述主成分分析中类群 7 分布分散、类群 6分布集中的研

究结果较一致。

表 5 各类群 Q值分布

Table 5 Distribution of Q values in every groups

类群

Group

自交系比例（%）Percentage of inbred lines

Q<0.6 0.6≤Q<0.7 0.7≤Q<0.8 0.8≤Q<0.9 Q≥0.9

温群 Temperate group 7.59 21.52 18.99 15.19 36.71

热群 Tropical group 14.58 10.42 12.50 22.92 39.58

合计 Total 10.24 17.32 16.54 18.11 37.80

2.8 同来源姊妹系分析

127份糯质玉米自交系中共有 25组相同来源的自交系（详见 https: //doi.org/10.13430/j.cnki.jpgr.202509

29001，附表 1），每组含 2~3 份自交系。共有 33对姊妹系，姊妹系间的遗传相似系数为 0.7755~0.9638，

其中 32对姊妹系间遗传相似系数大于中位数，30对姊妹系间遗传相似系数大于 75%群体自交系间遗传相似

系数，23对姊妹系间遗传相似系数大于 95%群体自交系间遗传相似系数，姊妹系间遗传相似系数最大值也

是群体自交系间遗传相似系数最大值。除了晋黑糯 3号选育姊妹系（材料编号 97和 98）分别位于温、热两

群（其遗传相似系数也是倒数第二）外，其他全部位于相同群，其中，21对姊妹系还位于进化树相邻分支。

一方面说明了大部分姊妹系具有较近的亲缘关系，但杂交种二环系也有可能分离出亲缘关系相对较远的姊

妹系，另一方面也反映了 SLAF分群的准确性。

选出其中 24对分离世代明确的姊妹系，分析结果显示（表 6），每对姊妹系均划分到相同类群。随着

分离世代增加，遗传相似系数也在增大；低世代的遗传相似系数变幅相对较大，高世代的遗传相似系数变



幅相对较小。S1 代分离，有 4对姊妹系位于进化树上相邻分支，遗传相似系数最低为 0.8474；S2代以上，

除了材料编号为 30和 31的姊妹系（其遗传相似系数也是倒数第三），其他全部位于进化树上相邻分支，

遗传相似系数最低为 0.8367。说明 S1代虽然分离，也有可能产生亲缘关系较近的姊妹系。

表 6 不同分离世代姊妹系的遗传相似系数

Table 6 Genetic similarity coefficient of sib-lines in different separated generation

姊妹系序号

Sib-lines

number

姊妹系 1 Sib-lines 1 姊妹系 2 Sib-lines 2
分离世代

Separated

generation

遗传相似系数

Genetic similarity

coefficient

材料编号

Material

number

进化树顺序号

Phylogenetic tree

sequence number

类群

Group

材料编号

Material

number

进化树顺序号

Phylogenetic tree

sequence number

类群

Group

1 64 22 温 65 42 温 S1 0.7755

2 41 17 温 42 7 温 S1 0.7850

3 53 93 温 54 16 温 S1 0.7868

4 43 27 温 44 40 温 S1 0.7888

5 89 60 温 90 44 温 S1 0.7888

6 38 41 温 39 90 温 S1 0.7909

7 45 8 温 46 43 温 S1 0.7931

8 66 10 温 67 122 温 S1 0.8056

9 67 122 温 68 9 温 S1 0.8081

10 36 4 温 37 21 温 S1 0.8292

11 57 47 温 58 46 温 S1 0.8474

12 57 47 温 59 45 温 S1 0.8530

13 60 80 热 61 79 热 S1 0.8728

14 50 48 温 51 49 温 S1 0.8891

15 30 18 温 31 126 温 S2 0.7823

16 66 10 温 68 9 温 S2 0.8930

17 58 46 温 59 45 温 S3 0.8824

18 79 6 温 80 5 温 S3 0.9342

19 28 54 温 29 55 温 S4 0.8367

20 17 107 热 18 108 热 S4 0.8791

21 48 88 温 49 89 温 S4 0.9343

22 85 98 热 86 99 热 S4 0.9353

23 73 96 热 74 95 热 S6 0.9638

24 24 30 温 25 29 温 S7 0.9566

2.9 审定品种分析

结合近六年审定的 12个糯或甜糯玉米品种（表 7），乌蒙雪糯 1号、泸玉雪糯 7号、泸紫糯 1号、泸

玉雪糯 3号、泸玉雪糯 6号、泸彩糯 8号、德糯 178、川玉糯 912和德玉糯 725的双亲分别位于温群和热群，

说明温、热杂种优势群间具有强的杂种优势。锦甜糯 198、德黑糯 959和川玉糯 211的双亲虽均在热群，但

双亲分属不同亚群，亲本 TB17-103、YH1759（材料编号 123、97）属红色亚群，DW18-435（材料编号 73）

属蓝色亚群，YH17-509、YH20192（材料编号 76、112）属粉色亚群，说明热群中这 3个亚群之间也有较强



的杂种优势。所有品种双亲间遗传相似系数均小于中位数 0.7762，同时品种双亲 Q值均大于 0.75的有 7个，

说明亲本间遗传差异越大，杂种优势就越强。单亲 Q 值大于 0.75的有 4 个。川玉糯 912 双亲 Q值在 0.64

左右，比对照品种渝糯 7号增产 9.80%，品质评分为 85.60，表现较好，说明温群自交系含有部分热群种质，

热群自交系含有部分温群种质，有利于优良品种的育成。所有品种至少有 1 个双亲来自热群，一定程度上

反映了由于四川是亚热带气候特征，在四川利用热带种质进行育种具有显著优势。大部分品种较对照品种

渝糯 7号增产，有 5个增产幅度超过 5%；品质评分除了 2个略低于对照，其他均超过对照，有 5个超过 86

分，1 个超过 87分。说明该杂优模式效果较好，可以持续利用。这些品种的育成，也反映了 SLAF分群的

准确性。

表 7 审定品种亲本及所属杂种优势群

Table 7 Heterosis group of parent of variety

品种名称

Name of

variety

审定编号

Approval

number

母本 Female parent 父本 Male parent
遗传相似系数

Genetic similarity

coefficient

区试 Regional trial

编号

Number

类群

Group

Q值

Q value

编号

Number

类群

Group

Q值

Q value

增产（%）

Yield

increase

品质评分

Score of

quality

乌蒙雪糯 1号 川审玉

20190017

101 热 0.64 3 温 1.00 0.7748 2.79 85.45

泸玉雪糯 7号 川审玉

20203010

101 热 0.64 1 温 0.77 0.7695 1.10 85.30

泸紫糯 1号 川审玉

20203015

105 温 1.00 106 热 0.78 0.7538 －14.00 84.59

泸玉雪糯 3号 川审玉

20200031

5 温 0.72 112 热 1.00 0.7599 －2.00 85.80

泸玉雪糯 6号 川审玉

20200021

112 热 1.00 104 温 1.00 0.7553 －9.20 86.40

泸彩糯 8号 川审玉

20203014

103 温 1.00 2 热 0.90 0.7627 －2.50 84.80

德糯 178 川审玉

20213013

4 温 1.00 109 热 0.57 0.7736 8.90 85.80

川玉糯 912 川审玉

20220030

101 热 0.64 6 温 0.65 0.7752 9.80 85.60

德玉糯 725 川审玉

20233004

85 热 1.00 20 温 1.00 0.7388 10.20 86.90

锦甜糯 198 川审玉

20213010

112 热 1.00 123 热 0.79 0.7716 －3.50 86.20

德黑糯 959 川审玉

20233002

73 热 1.00 97 热 0.83 0.7760 8.40 87.30

川玉糯 211 川审玉

20230034

73 热 1.00 76 热 1.00 0.7662 7.00 86.40

亲本编号同附表 1
The parental number is the same as supplement table1



3 讨论

简化基因组测序成本低，可开发出大量 SNP 标记进行群体遗传分析。本研究利用 SLAF-seq 技术，共

筛选出 60968个有效 SNP 标记，对 127份糯质玉米自交系进行进化树和群体结构分析。前人研究发现，糯

玉米自交系群体的遗传相似系数平均值为 0.53~0.68，变化范围在 0.28~1.00[12]、0.59~0.99[13]、0.55~0.99[15]；

糯玉米地方品种群体的遗传相似系数平均值为 0.51，变化范围在 0.39~0.69[16]。本研究中的遗传相似系数平

均值为 0.7783，变化范围在 0.7310~0.9638，与前人相比，相对较大。其原因可能在于，一是本研究中自交

系之间亲缘关系较近；二是本研究中含有大量同来源姊妹系；三是 SNP标记检测方法不同，前人研究均采

用的是基因芯片，标记缺失率低，本研究利用的是简化基因组测序，标记缺失率相对较高，且大部分标记

具有低度多态性（前人研究中的多态性信息含量平均值为 0.31[12, 17]和 0.28[15]，本研究中的多态性信息含量

平均值为 0.26）。

进化树分群与群体结构分群，在一些研究中，两种方法划分结果是完全一致的[17]；在另一些研究中，

两种方法划分结果是部分类群一致，部分类群略有不同[15]。本研究中，两种方法划分结果略有不同。在群

体结构分析中，进化树类群 1~6和类群 7 中的 10个自交系划分为温群；进化树类群 7剩余的 48个系划分

为热群。研究发现，类群 7 中划分为温群的 10个自交系，全部位于 2个混合来源（Q<0.6）自交系聚集区

（进化树顺序号 79~94和 119~122）。进化树类群 7中相邻的热群自交系和温群自交系，具有较高的遗传相

似系数，但分属温、热两个杂种优势群。可能是因为这两个自交系虽然热群种质成分相似的较少，但温群

种质成分相似的较多，两者相加，最终导致这两个自交系具有较高的遗传相似系数，位于进化树上相邻分

支，但分属温、热两个杂种优势群。这也解释了这些自交系位于混合来源自交系聚集区的原因。例如，进

化树顺序号 119~122的 DW20-592、DW20-599、DW20-488和 DW20-497，分别含 22%、27%、55%和 46%

的热群种质成分（DW20-488为热群自交系，其他为温群），但 DW20-488与 DW20-592、DW20-599、DW20-497

的遗传相似系数高达 0.7984、0.8108、0.8216，均大于 75%群体自交系间遗传相似系数。

用热带亚热带种质改良温带自交系，是扩宽遗传基础的一种重要方法[25-27]。史俊鹏[28]研究也发现，以

黄早四和昌 7-2为代表的黄改系含有广泛的热带血缘。在热带玉米育种中使用温带自交系，可以增加热带杂

种优势群之间的产量配合力[29]。本研究中部分品种所使用的亲本，也存在温热群种质相互改良的情况，且

品种表现也均较好，也说明这种改良有利于优良杂交种选育。

糯玉米杂种优势群的划分，不同学者的分类依据各异。有的参照普通玉米杂种优势群[12]，有的基于优

良糯玉米自交系、系列品种或地方品种[12, 15, 17]，也有依据温热带种质进行划分[14]。本研究利用 SLAF-seq技

术，对 127份糯质玉米自交系进行进化树和群体遗传结构分析，将 127份自交系划分为温、热两大杂种优

势群，温群含 4 个亚群，热群含 3个亚群，并结合同来源姊妹系和审定品种进行深入的相互验证分析，以

提高分群结果的准确性。本研究中温、热群间具有较强杂种优势，热群亚群间具有一定的杂种优势。研究

结果为自交系间的科学组配和高效育种提供理论依据。
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