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摘要：单核苷酸多态性（SNP）分子标记具有高密度、高通量、高精度和低成本的特点，在玉米遗传育种中应用广泛。针对

SNP 技术在全基因组关联分析（GWAS）、基因定位、遗传多样性分析及知识产权保护等多方面的应用进行综述，并对其前景进

行展望，以期为分子标记检测和玉米遗传育种研究提供信息参考。
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玉米是世界第一大粮食作物，也是重要的饲

料和工业原料，对维护粮食安全、促进畜牧业发展、

提高人们生活水平和国民经济收入等具有举足轻

重的作用 [1]。据统计，我国玉米种植面积约 3500 
万 hm2，已经超过了水稻和小麦，成为我国第一大粮

食作物 [2]。2024 年我国玉米总产量约为 2.95 亿 t，
比 2023 年增长约 4.1%[3]。随着全球气候变化及消

费需求的多元化，玉米育种目标已由过去单一追求

高产，转变为高产、优质、抗逆等多性状协同改良，这

一转变对育种技术提出了更高要求。

分子标记技术是遗传育种研究的重要工具。单

核苷酸多态性（SNP，Single nucleotide polymorphism）

是指由单个核苷酸变异而引起的 DNA 序列多态

性，是迄今分布最为密集的遗传标记。随着高通

量技术的发展，基于芯片技术的 SNP 分型平台（如

Illumina Maize SNP50、Maize6H-60K 及中玉芯系列

等）可实现从数万至数百万标记的检测，具有效率

高、成本低、自动化程度好等优点 [4-7]。目前 SNP 技

术已广泛应用在玉米功能基因挖掘、高密度遗传图

谱构建、全基因组关联分析（GWAS，Genome-wide 
association study）、遗传多样性评估及分子标记辅助

选择等方面。本文旨在梳理 SNP 分子标记技术在

玉米遗传育种中的应用现状，展望未来发展，以期为

玉米遗传育种领域提供参考。

1　 SNP 标记在全基因组关联分析及功能基

因预测中的应用
玉米的产量和品质受籽粒特性、种子发芽率、

花期、株高、穗位高等多个性状影响。GWAS 是通

过利用表型性状与基因或基因附近的分子标记之间

的关联来实现基因精细定位 [8]。高通量 SNP 芯片

为玉米复杂数量性状的遗传解析提供了强大工具。

1.1　玉米株型相关性状　玉米株型性状与株高、穗

位高、叶片等密切相关，受多基因控制。利用 SNP
标记，于芮苏等 [9] 在 153 份玉米材料中，检测到与

茎秆强度、株高、穗位高和穗位系数显著相关的 SNP
位点 56 个，并在关联区域挖掘到 3 个候选基因。白

明兴等 [10] 在 204 份玉米材料中，检测到与株高、穗

位高、单穗重显著关联的 SNP 标记 13 个，并在关联基金项目： 河南科技智库调研课题（HNKJZK-2025-86B）
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区域筛选到 39 个候选基因。马雅杰等 [11] 在 854 份

玉米材料中，检测到与株高、穗位高、穗位系数显著

关联的 SNP 标记 16 个。秦文萱等 [12] 在 854 份玉

米自交系中，检测到与叶夹角显著关联的 SNP 标记

81 个，其中 17 个被重复检测到，并鉴定出 131 个候

选基因，其中 1 号染色体 PZE-101039301 标记下游

70 kb 存在调控叶夹角的已知基因 DRL1。
综合以上研究，SNP 技术将与株型性状相关的

位点定位到不同的染色体上，且第 1、3、5、6 号染色

体上相对密集，为株型性状功能基因定位、选育理想

株型提供了参考（表 1）。
1.2　玉米籽粒性状　玉米籽粒性状直接决定玉米

的产量和品质，是典型的数量性状，由众多基因和

环境因素共同调控。渠建洲等 [13]、李婷等 [14]、高嵩 
等 [15]、徐运林等 [16] 的研究，共检测到与玉米籽粒粒

长、粒宽及粒厚显著关联的 SNP 位点 45 个、77 个、

48 个，其中粒长与粒宽关联位点分布在玉米 10 条

染色体上，而粒厚位点分布在除 6、7 号染色体外

的其他染色体上。对于粒长性状贡献率在 20% 以

上的位点在 1 号和 5 号染色体上，对粒宽性状贡献

率在 15% 以上的位点在 1 号和 4 号染色体上，对

粒厚的贡献率在 20% 以上的位点在 1、2、3 及 4 号

染色体上。高嵩等 [15] 筛选到 2 个与粒宽相关的候

选 基 因 GRMZM2G092475 和 GRMZM2G124502。
玉米籽粒性状关联位点相对较多（170 个），但分

布并不均匀，主要集中在 1、2、3、4 号染色体上 
（表 2）。
1.3　玉米抗逆性　非生物胁迫和生物胁迫是限制

作物生产的主要因素。近年来，极端气候事件频发，

持续干旱以及病虫害复合发生，严重威胁着玉米的

安全生产。利用分子育种技术，挖掘具有抗逆潜力

的优异等位基因，对于精准选育耐逆、高产稳产的玉

米新品种至关重要。

刘杰等 [17] 在 95 份骨干玉米自交系中检测到

26 个与耐冷性状显著相关的 SNP 位点，单个 SNP
解释的表型变异在 2.16%~32.63% 之间。单婷玉 
等 [18] 在 150 份玉米材料中，鉴定到 8 个 SNP 位点

与盐胁迫性状显著关联，筛选到 11 个候选基因。王

孜慧等 [19] 以 283 份玉米为材料，检测到玉米氯酸盐

抗性显著关联的 SNP 位点 29 个，筛选到 13 个氯酸

盐抗性候选基因。谭静等 [20] 在 241 份玉米材料中，

检测到 44 个与玉米灰斑病抗性显著关联的 SNP 位

点，8 个与抗病相关的候选基因。宋炜等 [21] 对 98
份玉米材料进行分析，将玉米抗蚜性状关联的区域

定位在第 3 号和第 5 号染色体上，并在关联区域内

筛选到 5 个与抗性相关的基因。

综合以上研究，SNP 技术为玉米抗逆分子育种

提供了大量候选标记（表 3），利用基因编辑、转录组

学、蛋白组学等技术对候选位点进行功能验证将是

下一步努力方向。

表 1　玉米株型相关性状显著关联 SNP 标记及相应候选基因数量统计

性状 Chr1 Chr2 Chr3 Chr4 Chr5 Chr6 Chr7 Chr8 Chr9 Chr10 合计

株高 6/4 4/1 0 6/2 11/7 8/7 1/0 3/0 0 0 39/21

穗位高 4/2 2/0 11/10 2/0 1/1 13/12 5/3 5/1 2/0 0 45/29

茎秆强度 1/0 0 1/0 0 1/1 0 2/0 0 0 0 5/1

穗位系数 1/0 0 3/2 1/0 9/0 0 0 6/2 3/0 0 23/4

单穗重 0 0 0 0 0 2/2 0 0 0 0 2/2

叶夹角 3/0 3/0 1/0 3/0 0 0 1/0 2/0 2/0 1/0 16/0

合计 15/6 9/1 16/12 12/2 22/9 23/21 9/3 16/3 7/0 1/0 130/57

表 2　玉米籽粒相关性状显著关联 SNP 标记及相应候选基因数量

性状 Chr1 Chr2 Chr3 Chr4 Chr5 Chr6 Chr7 Chr8 Chr9 Chr10 合计

粒长 5/0 11/3 4/0 10/0 6/1 1/0 1/0 1/0 2/0 4/0 45/4

粒宽 19/3 8/0 10/1 6/0 3/0 9/1 4/1 2/0 6/0 10/1 77/7

粒厚 13/1 6/1 10/0 6/0 3/0 0 0 2/0 5/2 3/0 48/4

合计 37/4 25/4 24/1 22/0 12/1 10/1 5/1 5/0 13/2 17/1 170/15
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2　SNP 分子标记在基因定位方面的应用研究
玉米全基因组 SNP 标记的开发与利用，提高了

基因定位的精度，加快了优良等位基因的聚合与遗

传改良进程。现将近年来利用 SNP 标记进行玉米

基因定位的研究进展综述如下。

2.1　玉米生育期相关性状 QTL　侯清桂等 [22] 在

由豫 86× 豫 M1-7 构建的 RIL 群体中，鉴定到 48
个开花期相关的 QTL，分布在第 1、2、3、5、6、7、9、
10 号染色体上。郭爽等 [23] 在以 QR273 和 T32 为

亲本构建的群体中，检测到抽雄期、散粉期、吐丝期

相关 QTL 分别是 37 个、27 个和 30 个，并筛选出 6
个与抽雄期相关的基因。孙家臣等 [24] 在由 R146
与其早花期自然突变体 ER146 构建的 F2 群体中，

定位到控制吐丝期的基因主要位于 3 号染色体

143027001~143295000bp 区间内，长度 0.268Mb，包
含 1 个主效区间和 19 个微效位点，该区间有 6 个与

玉米花期相关的候选基因。

上述研究中，侯清桂等 [22] 与孙家臣等 [24] 的研

究都将控制吐丝期的主效 QTL 定位到 3 号染色体

上，但所在区间位置不同，由此判断，3 号染色体上

有多个控制吐丝期的主效基因。

2.2　玉米株型相关性状 QTL　李芳等 [25] 在由

W22 与大刍草杂交衍生的群体中，检测到控制玉

米茎长和茎粗的 QTL 分别是 2 个和 5 个，并筛选

出 13 个茎粗性状的候选基因。燕树锋等 [26] 以

KDF-1 和 DF-1 构建的群体为材料，检测到 5 个控

制茎秆穿刺强度 QTL、4 个茎粗相关 QTL 和 9 个

穗位高相关 QTL；并在 4 号染色体 2.2~11.7Mb 区

段上检测到同时控制这 3 个性状的 QTL；而在第

8 染色体 C8M179 标记附近检测到同时控制地上

第 3 节茎粗和穗位高的 QTL。孙强等 [27] 在郑 58
和 B73 为亲本构建的群体中，检测到 20 个控制株

高的 QTL、18 个控制穗位高的 QTL，并在 4 号染

色体上发现了 1 个同时控制株高和穗位高的主效

QTL。周文期等 [28] 利用分子标记对矮秆低穗突

变体 Zmdle1 与 LY8405 构建的群体进行分析，将

矮秆低穗突变基因定位在 1 号染色体 InDel-25 与

InDel-26 之 间 约 600kb（255292~255801kb）区 间

内，并 确 定 Zm00001d033231 和 Zm00001d033234
是调控玉米株高和穗位高的关键候选基因。唐

兰等 [29] 以玉米矮秆亲本 dwarf-12 和其子代自交

系 d8227 为材料，构建 F2 及回交群体，将矮秆基因

定位在 1 号染色体 190~215Mb 范围内。王琴娣 
等 [30] 以玉米矮秆突变体 K718d、野生型 K718 及其

F2 分离群体为材料，将矮秆基因定位到 1 号染色体

3 个 候 选 区（208.48~208.56Mb、209.64~213.78Mb、
214.45~231.26Mb），并筛选出 Zm00001d032035 和

Zm00001d032422这 2 个候选基因。

表 3　玉米抗逆性相关性状显著关联 SNP 标记及候选基因数量

条件 指标 Chr1 Chr2 Chr3 Chr4 Chr5 Chr6 Chr7 Chr8 Chr9 Chr10 合计

低温胁迫 发芽率 1/0 1/0 1/0 1/0 1/0 2/0 0 0 0 0 7/0

发芽指数 0 0 0 1/0 2/0 0 0 0 0 0 3/0

平均发芽时间 0 0 0 0 0 1/0 0 1/0 0 0 2/0

相对发芽率 1/0 0 1/0 3/0 1/0 2/0 0 1/0 0 0 9/0

相对发芽指数 0 0 0 0 0 1/0 0 2/0 0 0 3/0

相对发芽时间 0 0 1/0 0 1/0 0 0 0 0 0 2/0

盐胁迫 枯萎度 0 0 0 2/2 0 0 0 0 1/1 0 3/3

株高变化率 2/3 1/2 1/2 0 0 1/1 0 0 0 0 5/8

抗氯酸盐 叶长 0 1/0 1/0 0 1/1 1/0 2/1 2/2 2/0 0 10/4

叶宽 0 0 0 1/0 1/2 1/0 1/0 2/2 9/0 1/0 16/4

株高 0 0 0 1/1 1/2 0 0 0 0 0 2/3

地上干重 3/1 0 0 1/0 1/0 0 1/0 0 0 10/1 16/2

新叶叶绿素 0 0 0 0 1/0 0 0 0 0 0 1/0

抗灰斑病 3/3 6/6 4/4 2/2 4/4 7/7 4/4 2/2 3/3 0 35/35

抗蚜虫 0 0 0/4 0 0/1 0 0 0 0 0 0/5

合计 10/7 9/8 9/10 12/5 14/10 16/8 8/5 10/6 15/4 11/1 114/64
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综合以上研究，周文期等 [28]、唐兰等 [29]、王琴娣

等 [30] 的研究都明确玉米矮秆基因是隐性单基因，并

都将其定位到 1 号染色体上，唐兰等 [29] 和王琴娣 
等 [30] 的定位区间有重叠，为玉米矮秆基因进一步精

细定位提供了可靠依据。

2.3　玉米籽粒性状相关 QTL　李晓伟等 [31] 以

B73 和 By804 构建的群体为材料，检测到控制玉

米胚大小、籽粒大小、油分、百粒重、粒宽、粒长、粒

厚的 QTL 分别有 38 个、23 个、21 个、6 个、3 个、3
个、6 个。王安贵等 [32] 以 T32 与齐 319 为材料构

建群体，检测到控制百粒重、粒长和粒宽的 QTL 分

别有 2 个、2 个、7 个。李萌园等 [33] 将籽粒突变体

crk4 的突变基因定位在 5 号染色体标记 5-41 和

873-1 之间的 614kb 的物理区间内，并发现该区间

内 Zm00001d017427 基因第 2 个外显子存在一个 C
碱基缺失造成的突变，是已报道的籽粒突变体 sh4
和 ysl2 的等位基因。蒋成功等 [34] 对由籽粒突变

体 smk7 杂合株构建的不同背景群体进行分析，证

明 smk7 突变性状受单隐性核基因控制，位于 2 号

染色体短臂 RM1433917 和 RM1535316 两个标记

之间约 120kb 范围内。任文闯等 [35] 将 B73 籽粒

皱缩突变个体命名为 shank2021（sh2021），并将该

突变基因定位在 3 号染色体末端标记 ID5 与 ID9
之间 529.60 kb 范围内，同时筛选到 5 个关键候选 

基因。

2.4　玉米穗部性状相关 QTL　玉米穗部性状发育

是决定玉米产量的关键。李宗泽等 [36] 对由 B73 和

郑 58 构建的群体分析，检测到 8 个控制穗轴长的

QTL、3 个控制轴粗的 QTL。赵强等 [37] 在 T32 和

齐 319 构建的群体中，检测到控制穗长、穗粗、穗

行数、行粒数和秃尖长的 QTL 分别为 3 个、2 个、

4 个、2 个和 5 个，筛选出 4 个控制穗部相关性状

的候选基因。涂亮等 [38] 以黄早四作轮回亲本构建

分离群体，将穗长主效 QTL（q21EL-GZ）定位到

Chr1_211043951~Chr1_211231528之间 187.58 kb范 
围内，并筛选出 3 个候选基因。

2.5　玉米抗逆性相关 QTL　SNP 标记不仅能够

发掘抗病、抗逆性状的遗传位点，还有助于阐明其

遗传机制。田志强等 [39] 在由抗玉米大斑病自交

系 CIMBL2 和感病自交系 GEMS41 构建的群体

中，鉴定出 9 个大斑病抗病 QTL，分别位于第 1、2、
4、5、7、9 号染色体上，其中第 1 号和第 5 号染色体

上的位点（qNLB1-1 和 qNLB5）是稳定的抗病位

点。曹士亮等 [40] 在由 B73 与 Mo17 构建的群体

中，将玉米萌发期耐冷性 QTL 定位在 9 号染色体

1923152~92980413 区域内。

综合近年来玉米农艺性状及抗逆性 QTL 相关

研究（表 4），可以看出玉米重要农艺性状的遗传调

表 4　玉米农艺性状及抗逆性已定位 QTL 及候选基因数量

性状 Chr1 Chr2 Chr3 Chr4 Chr5 Chr6 Chr7 Chr8 Chr9 Chr10 合计

吐丝期 6/0 3/2 8/0 3/0 7/0 1/0 5/1 8/0 4/0 1/0 46/3

抽雄期 3/0 6/1 7/0 12/2 2/0 4/0 7/0 0 9/1 4/2 54/6

散粉期 4/0 2/0 8/3 2/0 4/0 2/0 6/0 1/0 8/0 4/0 41/3

茎长 1/0 0 0 1/0 0 0 0 0 0 0 2/0

茎粗 2/0 2/0 0 1/0 1/13 1/0 1/0 1/0 0 0 9/13

茎秆穿刺强度 1/0 0 1/0 1/0 0 1/0 1/0 0 0 0 5/0

株高 5/0 5/0 1/0 6/0 3/0 0 2/0 0 0 0 22/0

穗位高 4/0 5/0 2/0 9/0 2/0 1/0 3/0 1/0 2/0 0 29/0

叶片数 1/0 1/0 0 0 0 0 0 0 0 0 2/0

节间数 1/0 1/0 0 0 0 0 0 0 0 0 2/0

平均节间长 1/0 1/0 0 0 0 0 0 0 0 0 2/0

籽粒相关性状 21/0 18/0 6/5 13/0 12/11 8/0 0 5/0 6/0 4/0 93/16

穗部性状 7/5 4/2 2/0 4/0 2/0 0 1/0 3/0 3/0 1/0 27/7

抗大斑病 2/0 1/0 0 1/0 1/0 0 2/0 0 2/0 0 9/0

耐冷 0 0 0 0 0 0 0 0 1/0 0 1/0

合计 59/5 49/5 35/8 53/2 35/24 18/0 28/1 19/0 35/1 14/2 344/48
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控呈现高度的多基因特性，其中第 1、2、4 号染色体

调控位点相对集中，但候选基因还相对较少，且玉米

抗逆性研究明显不足。根据现有数据持续深化玉米

性状分子机制解析、挖掘候选基因的同时，填补抗逆

性研究将是未来的方向。

3　种质资源与遗传多样性
种质资源是玉米遗传育种的基础，在我国由于

地域、气候等条件差异，玉米在种植过程中形成了

丰富多样的地方品种，为种质改良和创新提供了基

础 [41]。划分玉米自交系杂种优势类群、建立杂优

模式，对提高组配优势组合的概率具有重要指导意 
义 [42]。利用 SNP 标记方法鉴定种质来源、划分优

势类群，为遗传育种在分子层面提供了参考。

王江浩等 [43] 将由抗粗缩病 K36 与感病自交

系 S221 构建的 F2 家系的 24 份玉米自交系划分为

5 个类群，分别是 NSS 群、P 群、瑞德群、改良瑞德群

和黄改群，据此筛选出抗病优势组合，产量超过了郑

单 958。刘杰等 [17] 为筛选耐冷种质资源，将 95 份

玉米自交系划分为 6 个类群，分别是瑞德、旅大红

骨、兰卡斯特、四平头、PB 和混合群，其中四平头与

旅大红骨的整体耐冷性高于其他类群。张鹏等 [44]

将云南 107 个自交系及 45 个骨干自交系划分为六

大类群，分别是塘四平头、PB、335 母本类群、自 330
和旅大红骨、2 个未知类群，证明云南地区玉米种

质资源遗传多样性较丰富。郭子锋等 [45] 将 226 份

玉米种质划分为 6 个类群，分别是瑞德、兰卡斯特、

PB、旅大红骨、四平头和热带类群。李晶晶等 [46] 将

我国 71 份玉米骨干自交系分为 5 个类群，分别是坚

秆综合种类（BSSS）、欧洲种质（Reid、P 群）、国内种

质（综 3 和综 31 等）、热带种质群、以登海 505 父本

等为代表的群体，PIC 值为 0.10~0.50，说明我国玉

米种质相对丰富。

SNP 标记技术已成为玉米种质资源遗传结构

分析、指导杂优组配的关键技术，为种质资源高效利

用、定向育种创新等提供了科学依据。

4　品种鉴定与知识产权保护
品种特异性、一致性和稳定性检测，以及实质

性派生品种评价是植物品种保护的两个重要概念。

知识产权影响植物育种的每一个环节，包括遗传变

异的产生、鉴定、转移、选择方法、遗传物质等 [47]。

GB/T 3543.11—2025《农作物种子检验规程　第 11

部分：品种质量　品种真实性鉴定》和 GB/T 3543.5
—2025《农作物种子检验规程　第 5 部分：品种质

量　品种纯度鉴定》规定：品种真实性验证或身份

鉴定，允许采用简单重复序列（SSR）和 SNP 分子标

记方法。分子标记在保护品种知识产权和监管中起

到了补充作用。赵久然等开发了多款玉米 SNP 芯

片，并构建近 2 万份玉米品种的 SNP 指纹库（http：
//beijing.qianlong.com/2021/1018/6411998.shtml）。

田红丽等 [48] 利用 Maize 6H-60K 芯片在遗传

背景相似的 893 个 DH 系中分析，结果显示，893 个

DH 系两两之间均有明确差异的 SNP 位点。这表

明 SNP 标记可用于鉴别派生、近似自交系及 DH 系

的遗传背景。徐磊等 [49] 利用 25 个 SNP 标记构建

了市场上 39 个糯玉米品种 DNA 指纹图谱，并证明，

所构建的指纹图谱可以将这 39 个品种区分开来，可

用于鉴定其真实性。王蕊等 [50] 利用 20 个 SNP 标

记检测京科 968 纯度，在检测的 110 个个体中，共检

出 1 个自交苗和 2 个异型株，纯度为 97.3%。

综上所述，SNP 标记在基因层面对鉴定和保护

玉米品种发挥着重要作用，目前少量 SNP 标记构

建的指纹图谱已可以用来鉴定玉米品种的真实性。

SNP 技术的成熟将在商品种子的纯度检测、真实性

鉴定等多方面发挥作用，为种业知识产权保护提供

技术支撑。

5　结论与展望
SNP 分子标记技术已深度融入玉米遗传育种

的各个环节，通过 GWAS 和 QTL 定位，大量重要

农艺性状的遗传位点及功能基因被发掘。然而，当

前研究仍面临一些挑战：（1）多数 GWAS 研究仍停

留在关联位点报道，功能验证工作相对滞后；（2）大
部分 SNP 标记、QTL 信息还处于实验室阶段，如何

高效率转化为易于使用的分子标记并应用于育种

实践，有待进一步深入研究；（3）当前研究多针对单

一性状，未来需加强多性状协同改良的基因组选择

（GS）研究。

随着测序成本的降低和生物信息学算法的

创新，SNP 技术将朝着更低成本、更高通量的方

向发展。结合基因组选择（GS）、基因编辑（如

CRISPR）、高通量表型组学和人工智能（AI）分析，

SNP 技术将助力玉米育种进入更精准、高效的智能

设计育种新时代。
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优质水稻骨干品种五山丝苗的选育及应用

作者：黄道强，周少川，王重荣，李宏，王志东，周德贵，陈宜波，赵雷，龚蓉， 潘阳阳 

创新点：五山丝苗是广东省农业科学院水稻研究所育成的优质水稻品种，通过了 4 省品种审定和 5 省（区）引种备案，至

2022 年全国累计推广面积 62 万 hm2。五山丝苗（R534）还是一个优异的恢复系，至 2022 年全国多个单位利用五山丝苗共配

组杂交稻 58 个组合，108 个（次）通过省级以上品种审定，其中国家审定 57 个（次），累计推广面积 366.67 万 hm2。
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主要农作物种子质量标准体系现状与展望

作者：李丹，王晓玉，杨玉，朱明东，段永红，谢红军，邓晶，余应弘 

创新点：以稻、玉米、小麦、大豆、棉花 5 类农作物的种子质量标准体系为研究对象，分析比较国际上发达国家、重要组织与

中国的现行标准体系的差异。
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76 份冬小麦品种 ( 系 ) 苗期耐旱性鉴定筛选研究

作者：杨丹丹，韩雪，孔欣欣，赵鹏飞，金建猛，赵国轩，苏亚中，赵国建 

创新点：通过测定小麦苗期胚芽鞘长度，并利用变异系数分析法、聚类分析法等对小麦苗期抗旱性进行综合分析和评价，

缩短抗旱小麦种筛选周期，提前对小麦进行抗旱性评价。
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