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谷子分子标记研究与应用 

刘程宏*, 董亚南, 韩燕丽, 樊永强, 苗兆丰, 王彦辉 
(郑州市农林科学研究所, 郑州  450000) 

摘  要: 谷子是我国传统粮食作物, 具有抗旱、耐瘠薄、营养价值高等优点, 谷子的种质资源分析及育种研究

非常重要, 随着分子生物学的发展, 分子标记技术的出现为谷子的遗传研究及育种开辟了新的思路和手段。分

子标记包括 DNA 分子标记和蛋白质分子标记, 其中 DNA 分子标记常被用于构建遗传连锁图谱、基因定位及

QTL 分析、遗传多样性研究、系谱分析与品种鉴定和比较基因组研究等, 本文分别介绍了谷子常用的 DNA

分子标记和蛋白质分子标记及其特点, 并综述了其在谷子上的研究应用情况, 简要分析和展望了分子标记在

谷子上的未来发展。 
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Research and application of molecular markers in millet 
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MIAO Zhao-Feng, WANG Yan-Hui 

(Zhengzhou Agriculture and Forestry Science Institute, Zhengzhou 450000, China) 

ABSTRACT: Millet is a kind of traditional food crop in China, which has the advantages of drought resistance, 

barren tolerance, and high nutritional value. The analysis of germplasm resources and breeding research of millet are 

very important. With the development of molecular biology, the emergence of molecular marker technology is the 

genetic research and breeding of millet open up new ideas and means. Molecular markers include DNA molecular 

markers and protein molecular markers. Between them, DNA molecular markers are often used to construct genetic 

linkage maps, gene mapping and QTL analysis, genetic diversity research, pedigree analysis and variety 

identification, and comparative genome research, etc. This paper reviewed DNA molecular markers and protein 

molecular markers commonly used in millet and their characteristics, respectively, summarized their research and 

application on millet, and briefly analyzed and prospected the future development of molecular markers on millet. 
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0  引  言 

谷子是我国一种传统粮食作物, 同其他作物相比, 营
养价值较高, 历来都是产妇儿童及病弱老者的滋补佳品[1]; 
在生产上, 谷子又具有抗旱和耐瘠薄等优势, 具有其他作

物无法替代的地位。因此, 谷子的种质资源分析及育种研

究具有非常重要的意义。当前谷子选种的研究手段主要是

靠传统方法, 如何应用先进科学的研究技术加快谷子育种

是一个严峻的问题。随着分子生物学的发展, 分子标记技

术的出现为谷子的遗传研究及育种开辟了新的思路和手

段。本文在介绍分子标记的大致类型和特点的基础上, 综
述了其在谷子上的研究应用情况, 并简要分析和展望了分
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子标记在谷子上的未来发展。 

1  分子标记的类型及特点 

分子标记属于遗传标记, 可以明确反映遗传多态性。

广义的分子标记是指可遗传并可检测的 DNA 序列或蛋白

质; 而狭义的分子标记是指DNA分子标记, 是从本质上反

映生物个体或种群间基因组某种差异的特异性 DNA 片段, 
可从 DNA 水平上直接反映生物的遗传多态性[2]。在实验研

究中, DNA 分子标记大多是以电泳谱带的形式出现用来分

析体现 DNA 差异的, 因此又被称为 DNA 指纹图谱[3]。分

子标记技术自 20 世纪 80 年代出现以来, 已广泛应用于水

稻、玉米和小麦等多种大宗作物上, 近年来, 在谷子上的

研究和应用也取得了较大发展。 

1.1  DNA 分子标记 

1.1.1  DNA 分子标记的优点 
DNA 分子标记建立在 DNA 序列多态性的基础上, 与

传统的遗传标记(形态标记、细胞学标记、蛋白质标记等)
相比具有独特的优越性: (1)具有高的多态性; (2)共显性遗

传, 可鉴别二倍体中杂合和纯合基因型; (3)能明确辨别等

位基因; (4)遍布整个基因组; (5)除特殊位点的标记外, 均
匀分布于整个基因组; (6)选择中性(即无基因多效性), 不

影响目标性状的表达[2‒6]; (7)检测手段简单、快速, 实验程

序易于实现自动化; (8)开发成本和使用成本尽量低廉; (9)
重复性好。 
1.1.2  DNA 分子标记的主要类型及各自的原理特点 

在遗传学研究中广泛应用的 DNA 分子标记已经研究

发展了很多种方法, 按照检测手段或所用的分子生物学技

术可将其分为以下几类, 常用的标记如表 1 所示[2‒5,7]。此

外还有一种基于单核苷酸多态性的 DNA 分子, 单核苷酸

多态性是由 DNA 序列中因单个碱基的变异而引起的遗传

多态性, 它提供的信息量远小于常用的遗传标记, 但由于

数量丰富, 且具有便于自动化检测的优势, 所以应用前景

广泛。 

1.2  蛋白质分子标记 

蛋白质分子标记主要有 2 种类型: 血清学标记和种子

蛋白标记。同工酶标记有的也被认为是一种蛋白质标记[8]。

它是作为表达层面(蛋白质或酶分子)的差异代表, 对于标

记不同样品的遗传多样性具有一定意义。 
在谷子中, 种子蛋白(如醇溶蛋白、谷蛋白、球蛋白等)

标记多态性较高, 并且高度遗传, 是一种良好的标记类型, 
其多态性可以用位点/等位基因(共显性)来解释, 但与同工

酶标记相比检测速度较慢, 并且种子蛋白基因往往是一些

紧密连锁的基因, 因此难以在进化角度对其进行诠释[8]。 
 
 
 

表 1  常用 DNA 分子标记一览表 
Table 1  List of common DNA molecular markers 

标记物 主要原理 核心技术 
探针 

/引物来源

检测基因组

区域 
基因组

丰富度

遗传

特性

DNA 
质量要求

多态性 
水平 

重演性 
放射性同

位素用否

开发

成本

RFLP 
限制性酶切 

Southern 杂交 
电泳、分子杂交 

特定序列

DNA 探针
单/低拷贝区 中 共显性 高 中 高 通常用 高

SSR PCR 扩增 电泳、PCR 
重复序列设

计引物 
重复序列 高 共显性 中 高 高 不用 高

STS 特异 PCR 扩增 电泳、PCR 
FFLP 探针序

列等 
单拷贝区 中 显性 高 中 高 不用 高

RAPD 随机 PCR 扩增 电泳、PCR 
9~10 bp 随机

引物 
整个基因组 很高 显性 中 较高 中 不用 低

CAPS PCR 产物 电泳、PCR 特异引物 整个基因组 很高 显性 高 中 高 不用 高

AFLP 
限制性酶切 
PCR 扩增 

电泳、PCR 特定引物 整个基因组 高 
共显性/
显性

很高 非常高 高 不用 高

SCAR 特异 PCR 扩增 电泳、PCR 
RAPD 特征

带设计引物
整个基因组 中 显性 中 高 高 不用 高

ISSR PCR 扩增 电泳、PCR 
重复序列设

计引物 
重复序列间

隔单拷贝区
高 

显性/
共显性

中 高 高 不用 低
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2  谷子分子标记的研究与应用 

2.1  构建遗传连锁图谱 

遗传学的一项重要研究内容就是构建遗传连锁图谱, 

在此基础上才能更好地对基因组开展系统化研究, 也是

作为遗传育种和诊断依据的基础。谷子遗传图谱的构建

同样是对于从分子水平了解谷子的农艺性状、遗传特性

和生长发育规律等, 开展重要性状的遗传分析、分离和克

隆相关基因、谷子基因组结构及功能分析等的研究意义

重大。WANG 等[9]绘制了世界上第一个谷子 RFLP 连锁图, 

为谷子的分子标记研究和禾谷类作物比较遗传学奠定了

重要基础; JIA 等[10]构建了世界上第一张谷子 SSR 标记遗

传连锁图谱, 将该图谱与王志民的 RFLP 标记整合后得到

了有 101 个标记定位的遗传图谱; 杨坤[11]研究获得了谷

子 SSR 标记连锁图谱, 共获得 46 个标记分布在 10 个连

锁群上。 

2.2  基因定位及 QTL 分析 

基因定位也是遗传学研究中的一项基本工作, 体现

了基因所属连锁群及基因在染色体上的相对位置, 自从王

志民利用 RFLP 连锁图精确地定位了谷子第一个重要农艺

性状基因——抗茄科宁基因, 关于谷子基因定位的相关研

究不断取得新进展。牛玉红等[12]找到了与谷子抗除草剂基

因(Srf)连锁的 2 个 AFLP 标记, 对谷子抗除草剂育种及抗

除草剂种质环境释放后准确快速检测抗除草剂基因的田间

漂移具有重要的现实意义; 郝晓芬等[13]通过研究筛选定位

了光敏雄性不育基因; 翁巧云[14]开展了谷子抗锈基因 RUS

分子标记和抗病相关基因的克隆与分析的研究, 为抗锈基

因的分子鉴定、辅助选择及抗病机制相关研究奠定了基础; 

杨坤等[11]利用连锁图谱研究发现谷子株高、颈长和主茎节

数的 QTL出现富集现象, 分析表明它们之间极显著正相关; 

杜晓芬等[15]研究开发了谷子分蘖相关 QTL 紧密相关的

InDel 标记, 为分蘖型谷子分子标记辅助育种研究奠定了

基础。 

2.3  遗传多样性研究 

遗传多样性是指种内不同居群之间或同一居群不同

个体之间的遗传变异的总和[16]。对谷子种质资源的遗传多

样性进行快捷、可靠地分析, 了解种群之间的遗传距离, 

可以为谷子种质资源的充分利用、科学育种及遗传学研究

提供重要依据。过去的研究通常是通过地理来源、系谱关

系及有限的表型鉴定数据来区分众多的谷子品种资源的, 

效果较差。伴随着分子标记研究的不断发展, 基于 DNA 序

列开发的标记如 RFLP、AFLP、RAPD、SSR 等已经较多

地应用于谷子遗传多样性的研究[17‒19]。 

MIERRY 等 [20]应用 AFLP 标记研究了谷子品种的遗

传多样性 , 发现较之遗传基础狭窄的东欧和非洲谷子 , 
中国谷子的遗传多样性丰富; 朱学海等[21]用 21 个标记

在 120 份谷子核心种质中扩增出 305 个等位变异, 平均

每个位点 14.5 个; WANG 等 [22]用 77 个标记在 250 份谷

子栽培品种中检测到 1612 个等位变异, 平均每个位点

20.9351 个; LIU 等[23]用 79 个标记对 128 份谷子品种进

行扩增, 每个标记检测到 14.04 个等位基因, 说明中国

谷子品种遗传变异丰富。 

2.4  系谱分析与品种鉴定 

DNA 分子标记还可用于明确谷子的遗传背景 , 以

获得更加可靠的系谱分析, 另外还可用于谷子的品种鉴

定 , 并以此推测谷子品种与生态类型的关系。王志民  

等 [24]用高度多态性探针 gFM31 对 59 个谷子品种进行

DNA 指纹分析, 共鉴定出 58 种类型, 发现黑谷和黑粒

获得的条带完全相同 , 其中包括小卫星和微卫星 DNA
序列, 该探针在谷子中有很高的多态性且具有较强的谷

子基因组特异性; LIU 等 [23]、KAJAL 等 [25]、GARIMA   

等 [26]均利用特定的 DNA 分子标记对谷子进行了相应的

系谱分析或品种鉴定。 
朱学海等 [21]将 120 份谷子材料划分为 4 个类群 , 

与其来源地的生态类型总体一致 ; WANG 等 [22]通过聚

类将 250 个谷子品种分为 3 个亚群 , 与其生态型完全一

致 , 而黄河流域及其下游地区的谷子品种遗传多样性

最高 ; 贾小平等 [27]通过聚类分析发现 , 农家种的谷子

其聚类群与生态类型较一致 , 而不同生态区域的育成

种谷子反而趋向于聚成一个大组 , 可能反映了育成品

种遗传基础狭窄的问题 ; 杨天育等 [28]研究分析了中国

北部高原生态区的 6 个农家品种和 14 个育成品种的遗

传差异 , 发现前者具有更大的遗传差异 , 说明谷子农

家品种具有丰富的基因资源 , 可为谷子育种提供重要

的种质资源。  

2.5  比较基因组研究 

通过比较基因组研究, 可以更加清楚地了解和认识

谷子与其他物种基因组之间的关系, 不仅可以为选择分

子标记提供参考依据, 而且也为谷子转基因鉴定与分离

提供了一种工具[29]。根据一致的遗传图谱, 借鉴小麦或水

稻的研究结果, 可以对谷子基因行为以及新陈代谢的生

理途径有更加深刻的认识。DEVOS 等[30]进行了谷子和水

稻基因组序列比较, 认为谷子第 I 号和水稻第 2 号染色体

以及第 II 号和第 9 号, 第 III 号和第 5 号、第 12 号染色

体的大部分, 第 IV 号和第 6 号, 第 V 号和第 8 号, 第 VII
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号染色体和第 4 号、第 12 号染色体短臂的末端部分, 第

VIII 号和第 11 号, 第 IX 号和第 3 号、第 10 号染色体都

有同源的对应序列; DEVOS 等[31]研究发现珍珠粟与谷子

的许多染色体片段是同源的, 如珍珠粟第 1 连锁群与谷

子第 VIII 连锁群以及第 2 连锁群与第 IX、IV、I 连锁群

等均有程度不同的同源片段。 

2.6  蛋白质分子标记研究 

黎裕等 [32]通过对来自不同地理区域的谷子材料及

野生近缘种的蛋白质变异进行研究, 发现谷子种内蛋白

质变异较小 , 而种间变异大于种内变异 , 可见野生近缘

种对于谷子遗传育种材料的选择具有重要意义; 近年来, 

禾谷类作物种子醇溶蛋白以酸性聚丙烯酰胺凝胶电泳

(A standard acid polyacryamide gel electrophoresis, 
A-PAGE)研究遗传差异取得了理想结果 [2,7], 杨天育等 [8]

对 71 份谷子材料醇溶蛋白的遗传差异进行了在酸性条

件下的电泳检测 , 聚类分析结果表明 , 相同生态类型的

材料基本上聚为一类, 说明谷子醇溶蛋白类型和生态类

型有很大的一致性。但谷子醇溶蛋白的遗传多态性低 , 

无法鉴定谷子的基因型, 而谷子种子中有多种贮藏蛋白, 

具体哪一种更适合用于品种基因型鉴定, 尚需进一步研

究探讨。 

3  问题与展望 

3.1  分子标记的开发与利用 

分子生物学实验手段的进步和谷子测序的完成, 极

大地促进了谷子分子标记的研究和应用。如前所述, 谷子

已形成一定的分子标记体系。但之前的分子标记的开发主

要依赖于传统的实验手段, 操作复杂, 开发效率低, 且集

中于某几种基本类型, 不能全面反映谷子的全基因组信

息。因此, 今后需要在全基因组水平上分析分子标记信息, 

加大分子标记的开发与利用。 

另外, 在研究中存在所用标记不同, 实验结果也会出

现差异的情况。例如, 多数研究结果显示谷子遗传多样性

丰富, 然而马丽华[33]则发现谷子栽培品种间遗传差异较小; 
杨天育等[34‒35]研究发现基于 RAPD 标记分析的遗传聚类

群与生态类型有很大的一致性, 这与王节之等[36]的研究结

论一致, 但郝晓芬等[37]利用 SSR 研究谷子的遗传多样性与

不同生态地理类型的关系, 却并未发现明显的相关性, 可
见单一分子标记的研究结果尚不能作物最终结论, 在研究

过程中, 应尽量选择均匀分布在谷子整个基因组中的分子

标记, 并提高标记数目和选材的代表性, 同时设计更加科

学完备的试验方案, 以保证研究结果的可靠度获得更加科

学的实验结论。 

3.2  分子标记辅助选择育种 

分子标记辅助育种可以从 2 个方面入手开展, (1)开展

谷子优良特性相关基因的研究, 充分发掘并利用谷子的优

异功能基因。然而, 由于谷子分子标记研究起步较晚, 许

多重要农艺性状目的分子标记还没有找到或准确定位, 因

此, 今后需要进行功能基因的精细定位, 充分利用谷子优

异资源, 开展分子标记辅助选择育种, 拓宽谷子的遗传基

础; (2)通过谷子系谱分析及亲缘关系研究, 为育种亲本选

择提供参考借鉴, 如选择具有某种特异性状的亲本做聚类

分析, 并选择聚类中的其他样本做亲本以使子代获得多种

优势性状。 

3.3  种质资源保护、开发和利用 

谷子在我国栽培历史悠久 , 具有较丰富的种质资

源 , 利用分子标记技术开展谷子遗传多样性研究 , 构建

种质资源库, 可以为我国特有的谷子种质资源的保护、

开发和利用奠定基础。我国是世界谷子的起源中心, 目

前保存的种质资源约 26500 余份 [38], 然而对其保存、评

价和利用的分子研究仍相对落后[39], 在谷子野生资源方

面的研究工作更是远远不够, 野生资源长期的自然繁殖

生长, 形成了抗病、耐旱、抗逆性强等栽培品种少有的

或没有的有利基因 , 因此 , 应充分利用分子标记的技术

优势 , 通过构建谷子的核心种质资源库 , 尽快完善我国

谷子资源特别是野生种质资源的保护体系是尤为重要

的[40‒42]。 

谷子基因组小且与禾本科作物有着很高的共线性 , 

而分子标记具有通用性强的优势, 因此, 可以将谷子的分

子标记应用于其他禾本科作物(如高粱、燕麦、珍珠粟等)

的遗传研究[43‒45]。虽然谷子分子标记的研究起步较晚, 但

水稻和玉米等作物的研究经验和谷子本身适合基因组研究

的特点必将有助于加速其研究的进程[46]。随着谷子全基因

组测序的完成, 分子标记技术必会助力谷子的相关研究的

大力发展, 提高我国科学研究的水平, 加快谷子品种选育

的进程, 从而真正确立我国谷子遗传育种在世界上的优势

地位。 
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