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利用 SSR 荧光标记鉴定玉米杂交种纯度的研究
尹祥佳 1　焦珍珍 2　赵慧军 1　李艳玫 1　贾国军 1　郝　楠 1　南　铭 3　李世风 4　张东峰 2

1 技术 730070 2 技 101100  
3 743000 4 735000

玉米种子作为我国种业的主导产品，种子质量直接影响着玉米生产的产量和质量。为有效开展玉米种子纯度鉴定

研究，选用甘肃推广的 5 份玉米杂交种，采用 15 个单株混合取样提取 DNA 的方法，用 4 种荧光标记的 20 对 SSR 核心引物，筛

选出了 7 对引物，分别为 bnlg439w1、umc1705w1、umc2007y4、umc1506k12、bnlg2291k4、phi080k15、umc2015k3。纯度鉴

定研究结果在 96.88%~98.44% 之间，达到了国家规定的 96% 的玉米杂交种纯度标准。为快速鉴定玉米杂交种纯度提供了参考，

为逐步完善玉米纯度鉴定方法奠定了基础。
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P01 bnlg439w1 CT 1.03 F AGTTGACATCGCCATCTTGGTGAC
R GAACAAGCCCTTAGCGGGTTGTC

NED 319~382

P02 umc1335y5 AG 1.06 F CCTCGTTACGGTTACGCTGCTG
R GATGACCCCGCTTACTTCGTTTATG

PET 232~257

P03 umc2007y4 TC 2.04 F TTACACAACGCAACACGAGGC
R GCTATAGGCCGTAGCTTGGTAGACAC

FAM 238~298

P04 bnlg1940k7 CT 2.08 F CGTTTAAGAACGGTTGATTGCATTCC
R GCCTTTATTTCTCCCTTGCTTGCC

PET 334~388

P05 umc2015k3 AG 3.00 F GAAGGGCAATGAATAGAGCCATGAG
R ATGGACTCTGTGCGACTTGTACCG

PET 287~354

P06 phi053k2 GTAT 3.05 F CCCTGCCTCTCAGATTCAGAGATTG
R TAGGCTGGCTGGAAGTTTGTTGC

NED 332~367

P07 phi072k4 TGTT 4.01 F GCTCGTCTCCTCCAGGTCAGG
R CGTTGCCCATACATCATGCCTC

VIC 409~434

P08 bnlg2291k4 AG 4.06 F GCACACCCGTAGTAGCTGAGACTTG
R CATAACCTTGCCTCCCAAACCC

VIC 364~420

P09 umc1705w1 CT 5.03 F GGAGGTCGTCAGATGGAGTTCG
R CACGTACGGCAATGCAGACAAG

VIC 266~335

P10 bnlg2305k4 GA 5.07 F CCCCTCTTCCTCAGCACCTTG
R CGTCTTGTCTCCGTCCGTGTG

NED 243~314

P11 bnlg161k8 AG 6.00 F TCTCAGCTCCTGCTTATTGCTTTCG
R GATGGATGGAGCATGAGCTTGC

VIC 144~220

P12 bnlg1702k1 CT 6.05 F GATCCGCATTGTCAAATGACCAC
R AGGACACGCCATCGTCATCA

VIC 263~327

P13 umc1545y2 AAGA 7.00 F AATGCCGTTATCATGCGATGC
R GCTTGCTGCTTCTTTAATTGCGT

NED 190~248

P14 umc1125y3 CTCG 7.04 F GGATGATGGCGAGGATGATGTC
R CCACCAACCCATACCCATACCAG

VIC 144~174

P15 bnlg240k1 GA 8.06 F GCAGGTGTCGGGGATTTTCTC
R GGAACTGAAGAACAGAAGGCATTGATAC

PET 220~246

P16 phi080k15 GGAGA 8.08 F TGAACCACCCGATGCAACTTG
R TTGATGGGCACGATCTCGTAGTC

PET 200~233

P17 phi065k9 GTGAA
GTGCA

9.03 F CGCCTTCAAGAATATCCTTGTGCC
R GGACCCAGACCAGGTTCCACC

NED 391~415

P18 umc1492y13 GCA 9.04 F GCGGAAGAGTAGTCGTAGGGCTAGTGTAG
R AACCAAGTTCTTCAGACGCTTCAGG

PET 272~302

P19 umc1432y6 TC 10.02 F GAGAAATCAAGAGGTGCGAGCATC
R GGCCATGATACAGCAAGAAATGATAAGC

PET 216~264

P20 umc1506k12 TTTG 10.05 F GAGGAATGATGTCCGCGAAGAAG
R TTCAGTCGAGCGCCCAACAC

FAM 166~196



58 2018年第９期

1.3 DNA
CTAB DNA

2mL 96 2 3mm
20~24h

600μL CTAB 3min
2~5min

4000r/min 2min 75
30min 10min 1

600μL 25
5min 4000r/min 10min 300μL

1.2mL 96 0.7
DNA -20

15~30min 4000r/min 10min
200μL 75 4000r/min 10min

50μL ddH2O DNA
用 NanoDrop2000 Thermo Scientific

用 1%
DNA

SSR [17-18]

技术 用

15
DNA PCR

20 10
PCR Veriti 96 well Thermalcycler eppendorf

PCR 10μL DNA 50ng/μL  
2μL 2xMix5.0 μL Left primer 10μmol/L 0.1μL
Right primer 10μmol/L 0.1μL ddH2O 2.8μL PCR

95 10min 95 20s 60
30s 72 30s 35 72

10min 4
PCR 1μL HIDI

8.9μL  LIZ0.1μL PCR
95 5min 4 10min 2000r/min
1min 用 ABI3730XL Applied Biosystems DNA

PCR
SSR

96
DNA 用 2

PCR 用 ABI3730XL Applied 
Biosystems DNA  PCR  

用 Data Collection v3.0
用 Gene Marker 2.2.0

SSR
Microsoft Excel  

P % = NT-ND /NT 100 P
NT ND

2
2.1 DNA 用 NanoDrop2000 Thermo  
Scientific

DNA 50ng/μL 用

1% DNA
1 DNA

SSR-PCR

M DL2000 marker S

1 DNA

2.2 SSR 用 15
P01 P03 P05

P08 P09 P11 P13 P16 P17 P20 10 SSR
1203 130 8

36 801 5
2~6 SSR

3

5 2 SSR
7 bnlg439w1

umc1705w1 umc2007y4 umc1506k12 bnlg2291k4
phi080k15 umc2015k3 2
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2 1203 SSR

3 130 SSR
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4 8 SSR
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6 801 SSR

2 5

 

A 1203 P01
P09

NED
VIC

319~382
266~335

B 130 P03
P20

FAM
FAM

238~298
166~196

C 8 P03
P08

FAM
VIC

238~298
364~420

D 36 P16
P20

PET
FAM

200~233
166~196

E 801 P05
P08

PET
VIC

287~354
364~420

2.3 SSR
96 DNA

PCR 2

2

2

7
96.88%~98.44% 3 96%

3
SSR 用 SSR

技术

用

[19] 用 50 SSR
18 SSR

SSR
[20] 用 Qiagen ABI3730 DNA
111  SSR

9  
[21] 968 SSR
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A-P01-2 A-P09-2 B-P03-2 B-P20-2 C-P03-2 C-P08-2 D-P16-2 D-P20-2 E-P05-2 E-P08-2

7 SSR
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3

% %

A 1203 P01
P09

95.83
97.92

96.88

B 130 P03
P20

96.88
96.88

96.88

C 8 P03
P08

96.88
97.92

97.40

D 36 P16
P20

97.92
98.96

98.44

E 801 P05
P08

96.88
98.96

97.92

20 SSR
5 7

用 ABI3730xI DNA
用 4

 

SSR 用

3

实

技术 用

用 SSR DUS

用 1203 130
8 36 801 5

用 15 DNA
PCR 7 SSR

96.88%~98.44% 96%
用 ABI3730XL DNA
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