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(57)摘要

本申请涉及一种利用近缘自交系改良优良

单交种制种产量的方法，其步骤包括，优良单交

种选择、近缘自交系收集及鉴定、近缘自交系配

合力测定分析、复合母本的组配、优良单交种改

良、亲本和优良单交种评价、制种产量比较。该方

法采用玉米三交种可提高制种产量的思路，用与

优良单交种母本存在1‑3个位点差异的近缘自交

系组配复合母本，在保留原单交种的一致性、稳

定性和特异性的同时，通过近缘自交系的利用，

改良后的复合母本植株健壮。该方法可提高玉米

制种产量，实用性和可操作性强，目的明确，节约

成本，可以在玉米制种过程中推广应用。
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1.一种利用近缘自交系改良玉米单交种制种产量的方法，其特征在于：以优良单交种

母本为研究对象，通过种质资源收集、筛选，筛选出与优良单交种母本存在1‑3个分子差异

值的近缘自交系，利用其近缘自交系组配复合母本；通过优良单交种的改良，选出与复合母

本及单交种一致性的品种；然后对其产量及产量构成性状进行评价。

2.根据权利要求1所述的利用近缘自交系改良玉米单交种制种产量的方法，其特征在

于，该方法包括以下步骤：

(1)优良单交种选择：选择具有高产、广适、抗逆、优质、高抗优良性状的单交种；

(2)近缘自交系收集及鉴定：以优良单交种母本A1为基础，通过SSR分子标记技术对母

本进行类群划分；收集优良单交种母本A1同类群种质资源，再利用SSR分子标记技术对收集

到的种质资源与A1进行特异性分析，筛选出与优良单交种母本A1存在1‑3个分子差异的近

缘自交系；

(3)近缘自交系配合力测定分析：利用优良单交种父本B为测验种，以收集到的近缘自

交系和优良单交种母本A1为母本，组配单交种，对组配的单交种进行配合力测定分析，筛选

出近缘自交系(♀)×B(♂)与A1(♀)×B(♂)具有同等高配合力的近缘自交系A2；

(4)复合母本的组配：播种A1和A2种子，按照正交组配方式A2(♀)×A1(♂)、反交组配方

式A1(♀)×A2(♂)，获得复合母本A3和A4；

(5)优良单交种改良：播种纯合母本A1、A2，复合母本A3、A4和优良单交种父本B，以A1、

A2、A3、A4为母本，以优良单交种B为父本，组配单交种A1(♀)×B(♂)、A2(♀)×B(♂)、A3(♀)

×B(♂)、A4(♀)×B(♂)，分别获得单交种H1和改良单交种H2、H3、H4；

(6)亲本和优良单交种评价：分别播种4个母本A1、A2、A3、A4和4个单交种H1、H2、H3、H4，

利用玉米SSR分子标记技术以及DUS测试技术，分析4个母本及4个单交种的一致性与特异

性；

(7)制种产量比较：以步骤(5)中获得的单交种H1、H2、H3、H4为对象，对其产量及产量构

成性状进行评价。

3.如权利要求2所述的利用近缘自交系改良玉米单交种制种产量的方法，其特征在于，

所述优良单交种母本A1为浚单58母本的自交系浚M6968，A2为浚M6968的近缘自交系HB37，

优良单交种父本B为浚单58父本浚262，H1为改良优良单交种浚单58。

4.如权利要求2所述的利用近缘自交系改良玉米单交种制种产量的方法，其特征在于，

所述步骤(4)中复合母本的组配方法为：分别播种200～300株纯合亲本A1、A2，在散粉吐丝

期，分别选择100株A1、A2进行自交授粉，获得纯合母本A1、A2；从A1中选择10～30株植株健

壮、雌雄协调、花粉量大的优良单株花粉，混合均匀，对A2剩余的100～200单株进行授粉，获

得复合母本A3；从A2中选择10～30株优良单株花粉，混合均匀，对A1剩余的100～200单株进

行授粉，获得复合母本A4。

5.如权利要求2所述的一种利用近缘自交系改良玉米单交种制种产量的方法，其特征

在于，所述步骤(5)优良单交种改良的具体方法为：以纯合母本A1、A2、复合母本A3、A4为母

本，以优良单交种B为父本，以母本:父本＝3:1的行比进行播种，在母本抽雄前去除母本雄

穗，进行开放式隔离授粉，获得原单交种H1和改良单交种H2、H3、H4。

6.如权利要求2所述的利用近缘自交系改良玉米单交种制种产量的方法，其特征在于，

所述步骤(6)亲本和优良单交种的评价方法为：分别播种200～300株4个母本A1、A2、A3、A4
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和4个单交种H1、H2、H3、H4，在玉米生长至3展叶期，每材料取10株叶片进行混合，利用GB/T 

39914‑2021公布的20对核心SSR引物标记进行分子鉴定；在A1、A2、A3、A4和H1、H2、H3、H4出

苗后，每区随机连续选取40株做好标记，按照GB/19557.24‑2018公布的植物品种特异性、一

致性和稳定性测试指南，从60个玉米品种DUS测试项目中选取39个必测性状，分析鉴定4个

母本及4个单交种的一致性与特异性。

7.如权利要求2所述的利用近缘自交系改良玉米单交种制种产量的方法，其特征在于，

所述步骤(7)制种产量比较的具体方法为：在步骤(5)的玉米种子成熟期，收获4个杂交种种

子，每区选取10个样本果穗，考察产量构成及穗部性状，与原单交种比较分析，选出优异种

质。
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一种利用近缘自交系改良玉米单交种制种产量的方法

技术领域

[0001] 本申请涉及一种利用近缘自交系改良玉米单交种制种产量的方法，属于农作物育

种技术领域。

背景技术

[0002] 我国作为世界上的农业生产大国，玉米产量位居世界前几位。2007年，中国玉米种

植面积超过水稻种植面积。2012年，玉米总产量超过水稻总产量，成为我国第一大粮食作

物。2020年，国内玉米产量2.61亿吨，占粮食总产量的38.9％。在稻谷、小麦、玉米三大谷物

中，玉米分布广、产量高，是重要的粮食、经济、饲料兼用作物，在保障粮食安全方面具有重

要的战略地位。

[0003] 近年来，区域性恶劣气候频繁发生，植物病害持续严重情况下，单交种推广与应用

受到了极大挑战，同时大量新品种审定，制种产量较低，且西北制种成本持续提高，导致新

品种推广成本逐年增加。

[0004] 针对单交种制种产量低、制种成本高问题，前人做了大量研究，主要手段为水肥有

效利用和玉米株型改良，也有研究通过三交种培育实现制种产量的提高，但三交种玉米的

整齐度、稳定性较差，而品种的一致性、稳定性和特异性是品种的基础性状，利用三交种提

高制种产量一直未被推广。

发明内容

[0005] 针对现有技术不足，本申请提供一种利用近缘自交系改良玉米单交种制种产量的

方法，该方法采用玉米三交种可提高制种产量的思路，用与优良单交种母本存在1‑3个位点

差异的近缘自交系组配复合母本，在保留原单交种的一致性、稳定性和特异性的同时，通过

对近缘自交系的利用，改良后的复合母本植株健壮，自身产量较高，进而实现优良单交种制

种产量的提高。

[0006] 为了实现上述目的，本申请所采用的技术方案是：

[0007] 一种利用近缘自交系改良玉米单交种制种产量的方法，以优良单交种母本为研究

对象，通过种质资源收集、筛选，筛选出与优良单交种母本存在1‑3个分子差异值的近缘自

交系，利用其近缘自交系组配复合母本；通过优良单交种的改良，选出与复合母本及单交种

一致性的品种；然后对其产量及产量构成性状进行评价。

[0008] 所述的利用近缘自交系改良玉米单交种制种产量的方法，包括以下步骤：

[0009] (1)优良单交种选择：选择具有高产、广适、抗逆、优质、高抗优良性状的单交种；

[0010] (2)近缘自交系收集及鉴定：以优良单交种母本A1为基础，通过SSR分子标记技术

对母本进行类群划分；收集优良单交种母本A1同类群种质资源，再利用SSR分子标记技术对

收集到的种质资源与A1进行特异性分析，筛选出与优良单交种母本A1存在1‑3个分子差异

的近缘自交系；

[0011] (3)近缘自交系配合力测定分析：利用优良单交种父本B为测验种，以收集到的近
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缘自交系和优良单交种母本A1为母本，组配单交种，对组配的单交种进行配合力测定分析，

筛选出近缘自交系(♀)×B(♂)与A1(♀)×B(♂)具有同等高配合力的近缘自交系A2；

[0012] (4)复合母本的组配：播种A1和A2种子，按照正交组配方式A2(♀)×A1(♂)、反交组

配方式A1(♀)×A2(♂)，获得复合母本A3和A4；

[0013] (5)优良单交种改良：播种纯合母本A1、A2，复合母本A3、A4和优良单交种父本B，以

A1、A2、A3、A4为母本，以优良单交种B为父本，组配单交种A1(♀)×B(♂)、A2(♀)×B(♂)、A3

(♀)×B(♂)、A4(♀)×B(♂)，分别获得单交种H1和改良单交种H2、H3、H4；

[0014] (6)亲本和优良单交种评价：分别播种4个母本A1、A2、A3、A4和4个单交种H1、H2、

H3、H4，利用玉米SSR分子标记技术以及DUS测试技术，分析4个母本及4个单交种的一致性与

特异性；

[0015] (7)制种产量比较：以步骤(5)中获得的单交种H1、H2、H3、H4为对象，对其产量及产

量构成性状进行评价。

[0016] 其中，所述优良单交种母本A1为浚单58母本的自交系浚M6968，A2为浚M6968的近

缘自交系HB37，优良单交种父本B为浚单58父本浚262，H1为改良优良单交种浚单58。

[0017] 所述步骤(4)中复合母本的组配方法为：分别播种200～300株纯合亲本A1、A2，在

散粉吐丝期，分别选择100株A1、A2进行自交授粉，获得纯合母本A1、A2；从A1中选择10～30

株植株健壮、雌雄协调、花粉量大的优良单株花粉，混合均匀，对A2剩余的100～200单株进

行授粉，获得复合母本A3；从A2中选择10～30株优良单株花粉，混合均匀，对A1剩余的100～

200单株进行授粉，获得复合母本A4。

[0018] 所述步骤(5)优良单交种改良的具体方法为：以纯合母本A1、A2、复合母本A3、A4为

母本，以优良单交种B为父本，以母本:父本＝3:1的行比进行播种，在母本抽雄前去除母本

雄穗，进行开放式隔离授粉，获得原单交种H1和改良单交种H2、H3、H4。

[0019] 所述步骤(6)亲本和优良单交种的评价方法为：分别播种200～300株4个母本A1、

A2、A3、A4和4个单交种H1、H2、H3、H4，在玉米生长至3展叶期，每材料取10株叶片进行混合，

利用GB/T  39914‑2021公布的20对核心SSR引物标记进行分子鉴定；在A1、A2、A3、A4和H1、

H2、H3、H4出苗后，每区随机连续选取40株做好标记，按照GB/19557.24‑2018公布的植物品

种特异性、一致性和稳定性测试指南，从60个玉米品种DUS测试项目中选取39个必测性状，

分析鉴定4个母本及4个单交种的一致性与特异性。

[0020] 所述步骤(7)制种产量比较的具体方法为：在步骤(5)的玉米种子成熟期，收获4个

杂交种种子，每区选取10个样本果穗，考察产量构成及穗部性状，与原单交种比较分析，选

出优异种质。

[0021] 本发明有益效果：

[0022] 1、本申请基于单交种与双交种提升制种产量的思路，利用优良单交种母本与近缘

自交系组配复合母本，因复合母本后代植株健壮，亲本产量较高，可使制种产量得到明显提

高，进而降低制种成本；同时利用＜4个基因位点差异的近缘母本自交系改良杂交种亲本，

单交种与三交种存在明显的差异与优势，两个杂交母本血缘较近，其后代基因高度一致，其

改良的杂交种具有优良单交种的稳定性、一致性、丰产性等特点，在稳定性不变的情况下，

实现制种产量的提升，打破了传统反交制种、栽培技术改良、现代机械化技术利用等提高制

种产量的方法，实现提高制种产量方法的创新。
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[0023] 2、为了保证玉米新品种具有一定的自主创新性，最新审定标准确定了分子差异值

≥4为新品种，新的审定办法提高了品种审定标准，同时导致一些具有优良性状的近缘自交

系不再利用，带来种质资源的浪费现象。本申请通过分析现有种质资源，在保持自交系杂优

模式及抗逆性和适应性等特性的基础上，利用与优良单交种母本存在＜4个位点差异的近

缘自交系改良单交种的方法，解决单交种制种产量低等问题的同时，又有效解决了近缘单

交种、种质资源、遗传信息浪费的情况，实现种质资源高效利用的创新。

[0024] 3、当前我国玉米育种强调品种创新，现代生物育种技术和传统育种相结合，大量

优良品种被推向市场，多少育种家改良品种的策略依旧是通过自交系优良基因的逐步渗入

进行种质改良。本申请在前人的育种经验基础上，基于单交种与双交种选育方法，开创性利

用存在＜4个基因位点差异的近缘母本自交系组配复合母本，保证亲本后代稳定性的情况

下，进行优良单交种改良，为玉米选育方法的改进及优良单交种的改良提供新策略。

附图说明

[0025] 图1：浚M6968(A1)与近缘自交系A2及复合亲本(A3、A4)的植株幼苗期性状性状比

较图；

[0026] 图2：浚M6968(A1)与近缘自交系A2及复合亲本(A3、A4)的植株幼苗吐丝散粉期性

状比较图；

[0027] 注:从左至右边依次为：♀‑1、♀‑2、♀‑3、♀‑4；

[0028] 图3：浚M6968(A1)与近缘自交系A2及复合亲本(A3、A4)的果穗性状比较图。

具体实施方式

[0029] 以下结合实施例对本申请的具体实施方式作进一步详细说明。

[0030] 本申请利用浚M6968近缘自交系改良单交种浚单58提高制种产量。

[0031] 实施例1优良单交种母本近缘自交系的收集与鉴定

[0032] 1.优良单交种选择

[0033] 选择具有高产、广适、抗逆、优质、高抗优良性状的玉米新品种浚单58的母本自交

系浚M6968为基础材料；该品种是推广受制种，产量受到限制，具有优良性状的优良单交种。

[0034] 2.种质资源收集

[0035] 2019年夏，针对浚单58母本自交系浚M6968，系谱为：(PH6WC/PH09B//PH6WC)//郑

58，通过SSR分子标记将浚M6968归为改Reid类群。同年整理收集自主创制的优良单交种母

本改Reid类群种质资源材料72份，利用国家玉米产业技术体系、河南省玉米遗传改良院士

工作站等平台，收集改Reid类群种质资源52份。

[0036] 3.种质资源筛选

[0037] 2019年，以目标优良单交种母本浚M6968(A1)为基础，通过SSR分子标记技术对母

本进行分类；收集优良单交种母本浚M6968类群种质资源，再利用SSR分子标记技术，将收集

到的124份材料与浚M6968共计125份材料进行特异性分析，发现在124材料中，自主创制的

HB12、HB37、HB52等3个近缘自交系材料与浚M6968(A1)存在1‑3个位点差异。其中，HB12(系

谱为：PH6WC/浚658//郑58)；HB37(系谱为：PH6WC/PH09B//郑58)；HB52(系谱为：(PH6WC//

PH09B/浚658)//郑58)。
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[0038] 其中的SSR分子标记的具体操作过程，包括以下步骤：

[0039] (1)DNA的提取与检测：玉米生长至3展叶期，每小区取10株叶片进行混合，液氮磨

成粉末，采用改良CTAB法提取DNA，通过1.2％琼脂糖凝胶电泳和NanoDrop  2000分光光度计

进程，检测DNA提取的质量与浓度。

[0040] (2)SSR标记鉴定结果分析：利用GB/T  39914‑2021公布的20对核心SSR引物标记。

通过对提取样品的DNA进行PCR扩增，具体操作过程参照玉米品种鉴定技术规程‑SSR标记法

中的方法步骤进行。扩增产物以“0、1”代表扩增片段的有与无，记录各玉米品种的等位基因

类型。统计每两个样品的差异位点数目，差异位点数目即两个样品间的分子差异值。

[0041] 本申请利用与优良单交种母本存在1‑3个位点差异的近缘自交系进行后续组配复

合母本，在保留原单交种的一致性、稳定性和特异性的同时，改良后的复合母本植株健壮，

自身产量较高，进而实现优良单交种制种产量的提高。如果位点差异较大，改良后的单交种

一致性、稳定性和特异性较差，不能作为优良单交种的改良品种。

[0042] 4.近缘自交系配合力测定分析

[0043] 2019年，在三亚南繁基地冬播，分别播种50～100株HB12、HB37、HB52、浚M6968和浚

单58父本浚262，以3个近缘自交系HB12、HB37、HB52和优良单交种浚M6968(A1)为母本(♀)，

以优良单交种浚262(B)为父本(♂)测验种，组配单交种。2020年夏播，播种4个单交种50～

100株，通过对组配的单交种进行配合力测定分析，最终筛选出HB37(♀)(系谱为：PH6WC/

PH09B//郑58)与浚262(♂)的配合力较好，HB37(♀)×浚262(♂)配合力与浚M6968(♀)×浚

262(♂)配合力相当。最后，符合改良单交种制种产量的为浚M6968的近缘自交系HB37(A2)。

[0044] 其中，浚262与浚M6968非同一类型植株，分别为本申请单交种浚单58的父本和母

本，本申请利用浚单58父本浚262作为测验种，测配母本浚M6968配合力，筛选出与浚单58父

本具有同等配合力的母本；通过利用具有同等配合力的母本组配复合母本，才能确保复合

亲本与原父本浚262也具有高配合力，同时不会改良浚单58的基本性状。并且与同一父本具

有同等配合力的母本，是近缘自交系改良单交种制种产量的前提，在组配复合母本后，其与

父本浚262组配的杂交种在产量等性状上与原单交种浚单58基本一致。同时，从多个近缘自

交系中筛选出与原优良自交系具有同等配合力的自交系，可大大减少后续工作量。

[0045] 实施例2复合亲本组配和改良优良单交种

[0046] 1.组配复合母本

[0047] 2021年夏，播种200～300株纯合亲本浚M6968(A1)、近缘自交系HB37(A2)，在散粉

吐丝期，分别选择100株A1、A2进行自交授粉，获得纯合母本A1、A2；按照正、反交组配方式，

从A1中选择10～30株植株健壮、雌雄协调、花粉量大的优良单株(作为父本(♂))花粉，混合

均匀，对A2剩余的100～200单株(作为母本(♀))进行授粉，按照正交组配方式A2(♀)×A1

(♂)，获得复合母本A3；从A2中选择10～30株优良单株(作为父本(♂))花粉，混合均匀，对A1

剩余的100～200单株(作为母本(♀))进行授粉，按照反交组配方式A1(♀)×A2(♂)，获得复

合母本A4。

[0048] 2.改良优良单交种浚单58

[0049] 2021年冬，在三亚市南繁基地，以纯合母本(A1、A2)、复合母本(A3、A4)为母本，以

优良单交种浚262(B)为父本，组配单交种A1(♀)×B(♂)、A2(♀)×B(♂)、A3(♀)×B(♂)、A4

(♀)×B(♂)；以母本:父本＝3:1的行比，进行播种，4个母本分别种植20行，行长10m，行距
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0.6m，种植密度7.5×104株/hm2，在母本抽雄前，去除4个母本雄穗，进行开放式隔离授粉，获

得原单交种浚单58(H1)(A1(♀)×B(♂))和改良单交种H2(A2(♀)×B(♂))、H3(A3(♀)×B

(♂))、H4(A4(♀)×B(♂))。其中，母本全部去除雄穗，目的是为了保证子代纯度。

[0050] 其中，浚单58(H1)为新审定玉米品种，本申请主要针对该品种制种产量开展研究，

本申请的优势是在不改变浚单58性状前提下，提高其制种产量。

[0051] 实施例3母本自交系评价

[0052] 1.SSR分子标记鉴定

[0053] 2022年夏，分别播种200～300株4个母本(A1、A2、A3、A4)，在玉米生长至3展叶期，

每个材料取10株叶片进行混合，利用GB/T  39914‑2021公布的20对核心玉米SSR引物标记，

进行分子鉴定，对4个母本自交系进行特异性分析，SSR分子标记技术的操作过程与实施例1

相同。结果如表1所示，纯合亲本A1、A2在引物umc1432、umc1125标记有2个位点差异，A3与A4

在引物phi080标记有1个位点差异，A1、A2与A3、A4在umc1432、umc1125、phi080等标记有3个

位点差异。

[0054] 表1  4个自交系和4个杂交种的分子差异值

[0055]

[0056] 2.田间性状检测

[0057] 2022年夏，分别播种200～300株4个亲本；在A1、A2、A3、A4出苗后，每区随机连续选

取40株做好标记，利用GB/19557.24‑2018公布的植物品种特异性、一致性和稳定性测试指

南‑玉米，从60个玉米品种DUS测试项目中选取39个必测性状，进行田间一致性和特异性分

析鉴定；对4个母本自交系进行测试。结果如图1‑3所示，2个纯合自交系A1和A2之间无特异

性，2个复合自交系A3和A4之间也无特异性，但复合自交系A3、A4与纯合自交系A1、A2在植株

和果穗上有3个性状(成熟期株高、穗位高与株高比、穗粒数)存在特异性。其中♀‑1、♀‑2、

♀‑3、♀‑4分别为A1、A2、A3、A4。

[0058] 从图1‑3可看出，A1、A2、A3、A4四个自交系植株幼苗期性状一致：第一片叶顶端形

状均为圆形，第一叶鞘花青甙显色强度均为强，幼苗叶片绿色程度均为中。A1、A2、A3、A4四

个自交系植株吐丝散粉期性状：四个自交系的叶片长度、宽度一致，但是A1、A2、A3的株高均

低于A4。A1、A2、A3、A4四个自交系果穗性状相同：籽粒颜色单一均为中等黄色，粒型均为偏

硬粒型，籽粒形状近圆形，颖片花青甙显色强度无或极弱；但是复合亲本自交系A3、A4行粒

数多于纯合亲本自交系A1、A2。

[0059] 实施4改良品种与原品种比较

[0060] 1.SSR分子标记鉴定

[0061] 2022年夏，分别播种200～300株4个单交种(H1、H2、H3、H4)，在玉米生长至3展叶

期，每个材料取10株叶片进行混合，利用GB/T  39914‑2021公布的20对玉米核心SSR引物标

说　明　书 5/7 页

8

CN 117617113 A

8



记，对改良品种H2、H3、H4与原品种浚单58(H1)进行特异性分析，SSR分子标记的操作过程与

实施例1相同。结果如表2所示，改良品种H2、H3、H4与原品种浚单58(H1)存在2～3差异位点。

[0062] 表2  4个自交系和4个杂交种的分子差异值

[0063]

[0064] 2.田间性状检测

[0065] 2022年夏，分别播种200～300株4个单交种；在H1、H2、H3、H4出苗后，每区随机连续

选取40株做好标记，利用GB/19557.24‑2018公布的植物品种特异性、一致性和稳定性测试

指南‑玉米，从60个玉米品种DUS测试项目中选取39个必测性状，进行田间一致性和特异性

分析鉴定；对改良品种与原品种进行比较。结果表明：3个改良单交种H2、H3、H4与原单交种

浚单58(H1)的39个性状表型一致、无特异性。

[0066] 3.制种产量及产量构成因素比较

[0067] 2022年夏播，玉米成熟期收获收获4个杂交种种子，按小区平均果穗重(10个样本

果穗重量＝(收获总穗重/收获总穗数)×10)每区选取10个样本果穗，用于考察产量构成及

穗部性状，主要进行产量和穗粒数比较分析。各小区所收获的果穗全部脱粒，自然晾晒，风

干后测量籽粒含水量，按照14％的含水量折合单位面积产量。结果如表3所示，4个杂交种产

量差异小于5.0％；这充分说明4个杂交种产量差异是生产误差造成的，而非在品种产量特

性上导致的。

[0068] 表3  4个杂交种产量及产量构成因素比较

[0069]

[0070] 实施例5  4个母本制种产量及产量构成因素比较

[0071] 2022年3月，在三亚南繁基地，H1、H2、H3、H4成熟后，收获区选取10个样本果穗，用

于考察产量构成及穗部性状，与原单交种比较分析，选出优异种质。剩余果穗脱粒后自然晾

晒，风干后测量籽粒含水量，按照14％的含水量折合单位面积制种产量。

[0072] 结果如表4所示，两个复合母本A3、A4制种产量明显高于纯合亲本A1、A2，A3平均制

种产量比浚M6968(A1)高出23.2％((7033.4‑5708.6)/5708.6×100％)，穗粒数多出32.5％

((15.4×28.5‑16.0×20.7)/(16.0×20.7)×100％)。

[0073] 表4  4个自交系制种产量及产量构成因素比较
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[0074]

[0075] 以上结果表明，对于利用浚M6968近缘自交系改良单交种浚单58制种产量。本申请

发现4个单交种之间虽然存在1‑3个分子差异值，但形态学上无性状差异值，一致性较好，可

视为同一品种。在本申请中有两个关键环节，一是要进行近缘自交系的筛选与确定，二是要

进行改良单交种一致性与特异性鉴定，只有选择基因位点差异＜3的近缘自交系，其后代改

良单交种才具备一致性，不具备特异性和创新性，与原单交种一样，此类近缘自交系才可用

于改良单交种制种产量。

[0076] 综合上述，利用优良单交种母本近缘自交系改良其母本，可丰富单交种母本遗传

信息，创制出优异种质，但如果近缘自交系位点差异较大，其后代单交种整齐度、稳定性较

差；本申请选择优良单交种浚单58(国审玉20210073)为对象，利用与其母本浚M6968存在1‑

3个位点差异的近缘自交系，组配复合母本，在保留浚单58的一致性、稳定性和特异性的同

时，通过近缘自交系的利用，不仅丰富了母本遗传信息，而且其复合母本植株健壮，自身产

量较高，达到提高玉米制种产量的目的。本申请提高玉米制种产量的方法实用性强、可操作

性强、目的性明确、节约成本和制种产量提升效率明显，可以在玉米制种过程中推广应用。
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