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摘　 要: 生物技术的发展促进了分子生物学和育种学的交叉融合ꎬ极大地推进了育种工作的进程和效率ꎮ 论述了 ＤＮＡ
分子标记技术及其在玉米杂种优势群的划分、品种纯度和真实性检测、功能基因定位、遗传多样性分析以及转基因检测

等多个领域中的应用ꎬ并对其现阶段存在的问题和今后的发展前景进行了分析讨论ꎬ以期为玉米分子育种研究提供相应
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　 　 种子是农业生产的根本ꎬ关系着农业增产、农
民增收和农村发展的实现ꎮ 传统的育种方法在作

物增产和品质改良上取得过巨大的成就ꎬ但是由

于受生物隔离和基因连锁等的制约ꎬ已经不能满

足现今快速发展的育种需要ꎮ 分子标记以 ＤＮＡ
为表现形式遍及整个基因组ꎬ数量极多ꎬ 在生物

的各个部分均可检测到ꎬ且不受发育阶段和环境

限制ꎮ 自然界植物群体中存在有大量的等位变

异ꎬ而分子标记可检测的变异位点几乎是无限的ꎬ
且多态性高ꎮ 分子标记技术现在已广泛应用于玉

米杂种优势群的划分、品种纯度和真实性检测、功
能基因定位、遗传多样性分析以及构建植物遗传

生理图谱等多个方向ꎬ为玉米育种工作提供更加

快捷、准确、高效的指导工作ꎮ

１　 分子标记技术简介及分类

２０ 世纪 ８０ 年代分子标记技术开始得到应
用[１]ꎮ 分子标记以个体间遗传物质内的 ＤＮＡ 序

列变异为研究对象ꎬ是遗传多态性在基因水平上

的直接反映ꎮ 广义的分子标记指可遗传的并可检

测的核苷酸序列和蛋白质ꎬ狭义的分子标记仅指

ＤＮＡ 序列ꎮ
经过多年发展ꎬＤＮＡ 标记技术已达几十种ꎬ

主要分为:①基于分子杂交的分子标记ꎮ 这类标

记先通过限制性内切酶和凝胶电泳提取 ＤＮＡ 分



子ꎬ然后再与特异探针杂交ꎬ最后通过非同位素显

色技术或放射性自显影技术检测 ＤＮＡ 的多态性ꎬ
主要有 ＲＦＬＰ 和 ＶＮＴＲ 两种ꎮ ②基于 ＰＣＲ 技术

的指纹分子标记ꎮ 这类标记是指以传统的 ＰＣＲ
技术为基础ꎬ通过改进引物等方法ꎬ改良而来的

ＰＣＲ 技术ꎮ 根据引物的选择方式可以分为非特

异引物的 ＰＣＲ 标记和特异引物的 ＰＣＲ 标记ꎬ前
者主要包括 ＤＡＦ、ＡＰ￣ＰＣＲ 和 ＲＡＰＤ 等ꎻ后者主要

有 ＳＲＡＰ、ＳＳＲ、ＳＰＡＲ、ＳＳＣＰ、ＳＣＡＲ、ｄｄＦ、ＤＡＭＤ、
ＩＳＴＲ、ＩＦＬＰ、ＲＡＭＰＯ、ＲＦＬＰ￣ＰＣＲ 和 ＳＴＳ 技术等ꎮ
③ 基于限制性酶切和 ＰＣＲ 技术的分子标记ꎮ 该

技术是利用限制性内切酶可以切割特异的双链

ＤＮＡ 序列的特性ꎬ结合 ＰＣＲ 技术演变而来的一

种分子标记技术ꎮ 根据酶切对象的不同分为

ＡＦＬＰ 和 ＣＡＰＳꎮ ④基于 ＤＮＡ 芯片技术的分子标

记技术ꎮ 该技术是将大量探针分子固定于支持物

上ꎬ然后与样品进行分子杂交ꎬ再通过检测杂交信

号强度ꎬ获得关于样品分子的基因序列和基因数

量ꎮ 主要有 ＳＮＰ 标记和 ＩｎＤｅｌ 标记技术ꎮ

２　 分子标记技术在玉米育种中的应用

随着玉米基因组序列测序的完成、玉米高密

度遗传图谱和物理图谱的构建ꎬ使分子标记技术

在玉米育种工作中得到更广泛的应用ꎮ 目前在玉

米育种工作中ꎬ分子标记技术己被广泛应用于品

种纯度和真实性检测、分析遗传多样性、定位功能

基因、划分杂种优势群以及转基因检测等方面ꎮ

２.１　 品种纯度和真实性检测

品种鉴定包括品种真实性和种子纯度两个方

面ꎮ 品种鉴定的方法经历了两大历程:传统鉴定

和现代鉴定ꎮ 传统品种鉴定技术包括形态鉴定、
物理特性鉴定、化学特性鉴定、细胞学性状鉴定和

生理指标鉴定ꎮ 现代鉴定技术包括蛋白质指纹图

谱和 ＤＮＡ 分子标记鉴定ꎮ 每种鉴定方法在相应

的历史时期都为品种鉴定做出了巨大贡献ꎬ但受

技术的先天缺陷(如多态性差、鉴定周期长、费用

高等)制约ꎬ大部分鉴定方法因难以满足纯度等

方面的需求(快速、准确、自动、综合)ꎬ渐渐退出

了历史舞台ꎮ 目前在品种鉴定中使用最广泛的方

法是 ＤＮＡ 分子标记技术ꎬ该技术可以鉴别表型上

难以辨别的品种ꎬ能满足目前的鉴定要求ꎮ 常用

的 ＤＮＡ 分子标记技术包括:ＲＦＬＰ、ＲＡＰＤ、ＡＦＬＰ、

ＩｎＤｅｌ、ＳＳＲ 和 ＳＮＰꎮ
李保军等[２]利用测得品种的性状与 ＡＦＬＰ 分

析结果进行比较ꎬ记录各性状的特异性位点ꎬ建立

了玉米 ＤＵＳ 测试 ＡＦＬＰ 数据库ꎬ可应用于新品种

的测试ꎮ 李雪等[３] 研究表明 ＳＳＲ 和 ＳＮＰ 两种标

记在数据完整性、区分品种能力和位点稳定性等

方面差别较小ꎮ 宋伟等[４] 从公共数据库筛选出

４８ 个玉米核心 ＳＮＰ 位点ꎬ研究发现 ４２ 个 ＳＮＰ 位

点的基因分型数据信息可以将 １０５ 份自交系材料

区分开ꎮ 罗黎明等[５] 通过对 ＲＡＰＤ、ＲＦＬＰ、ＳＳＲ
和 ＡＦＬＰ 等分子标记技术在种子纯度鉴定和品种

真实性检测中的应用进行了比较ꎬ研究发现ꎬＳＳＲ
分子标记技术是目前最适宜检测品种真实性和种

子纯度的技术ꎮ 张体付等[６]以 Ｂ７３ 和 Ｍｏ１７ 基因

组序列信息为背景ꎬ采用 ＩｎＤｅｌ 标记对 ６ 个玉米

杂交种的亲本及其 Ｆ１代杂交种进行了检测ꎬ开发

了 １４３ 个代表基因的功能性 ＩｎＤｅｌ 标记ꎬ研究发

现 １３ 个共显性 ＩｎＤｅｌ 标记可准确鉴定 ６ 个杂交种

的纯度ꎮ

２.２　 分析遗传多样性

遗传多样性又称基因多样性ꎬ是生物多样性

的重要组成部分ꎬ也是物种分化和生命进化的基

础ꎮ 遗传多样性可以分为广义遗传多样性(地球

上生物所携带的各种遗传信息的总和)和狭义的

遗传多样性(生物种内的遗传变异)ꎬ多样性的高

低决定了族群对于环境适应的能力ꎮ 多样性的检

测对象经历了形态、细胞(染色体)、生理生化指

标和基因 ４ 个水平的发展历程ꎮ 目前使用的分子

检测 技 术 主 要 有: ＲＦＬＰ、 ＡＦＬＰ、 ＲＡＰＤ、 ＩＳＳＲ、
ＴＲＡＰ、ＳＮＰ 和 ＳＳＲꎮ

田松杰等[７] 对 ５０ 个有代表性的玉米及其野

生近缘种使用 ＡＦＬＰ 进行了遗传关系分析ꎬ将 ５０
个材料分为 ３ 大类ꎮ 姚正培[８] 利用 ＲＡＰＤ 标记

技术ꎬ结合 ７ 份已知系谱来源的玉米自交系对 １４
份未知系谱来源的玉米自交系进行遗传多样性分

析ꎬ筛选出 １４ 个 ＲＡＰＤ 随机引物可对 ２１ 份材料

扩增出多态性条带ꎮ 刘永忠等[９] 利用 ＩＳＳＲ 标记

技术ꎬ对 １０ 个不同玉米丝黑穗病抗性自交系进行

了多态性分析ꎬ研究发现ꎬ不同玉米丝黑穗病抗性

背景自交系中具有较高的多态性ꎮ ｖａｎ Ｌｉｅｔ 等[１０]

利用 ＩＳＳＲ 分子标记对从老挝北部山区和越南收

集的 ２１ 份玉米种质材料进行遗传多样性分析ꎬ２１
份玉米种质材料被分为 ３ 大类ꎬ并建立了玉米种
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质材料系统树ꎮ 王寒玉等[１１]使用 ＩＳＳＲ 技术对 ４０
份玉米自交系的亲缘关系进行聚类分析ꎬ结果表

明 ４０ 份玉米自交系大部分与自交系的谱系相符

合ꎮ 祁丽婷等[１２] 利用 ＩＳＳＲ 对 ４０ 个山西主要玉

米品系的自交系进行了遗传多样性分析ꎬ将供试

种质材料分为 ５ 个类群ꎮ 吴金凤[１３] 利用 ４０ 对

ＳＳＲ 荧光标记引物和 １ ０４１ 个 ＳＮＰ 位点ꎬ构建了

７２ 份国内常用玉米自交系的指纹数据库ꎬ并进行

了遗传多样性划分ꎮ 袁力行等[１４]对 １５ 个玉米自

交系使用 ＲＦＬＰ、ＳＳＲ、ＡＦＬＰ 和 ＲＡＰＤ ４ 种方法分

析了遗传多样性ꎮ 张丽等[１５] 利用 ２４ 对 ＴＲＡＰ 引

物分析了 １６ 个玉米自交系的遗传多样性ꎬ研究发

现 ＴＲＡＰ 标记可用于玉米种质遗传多样性研究ꎮ

２.３　 划分杂种优势群

杂种优势是指杂交种通过继承其父本和母本

的不同优势ꎬ可能获得一个更好的生物特性ꎮ 杂

种优势通常表现为杂合体在一种或多种性状上优

于两个亲本的现象ꎮ 群体划分的方法经历了系谱

法、地理差异法、配合力高低法、生物化学法和分

子标记法的演变[１６]ꎮ 由于种质资源广泛和频繁

的交流、血统不明自交系的使用、人工选择、基因

漂移和性状受环境影响等因素的影响ꎬ近年来系

谱法等群体划分的方法逐渐被分子标记法替代ꎮ
分子标记技术发展至今已有数十种ꎬ群体划分中

常用的分子标记法主要有:ＲＦＬＰ、ＡＦＬＰ、ＲＡＰＤ、
ＳＮＰ 和 ＳＳＲꎮ

Ｌｅｅ 等[１７] 利用 ＲＦＬＰ 标记构建了杂种优势

群ꎬＤｕｂｒｅｕｉｌ 等[１８] 利用 ＲＦＬＰ 标记技术划分了玉

米自交系的杂种优势群ꎬ发现结果与系谱分析结

果基本一致ꎮ 黄益勤等[１９] 采用 ５４ 个玉米 ＲＦＬＰ
探针和 ３ 种限制性内切酶对我国南方常用的 ４１
份自交系和美国 ４ 份代表主要玉米杂种优势群的

自交系进行了多态性分析ꎬ通过聚类分析将供试

材料划分为 ６ 大类群ꎮ 廖勇等[２０] 用 ＡＦＬＰ 分子

标记技术对 ４９ 个自交系进行了玉米杂种优势群

划分ꎬ研究表明 ＡＦＬＰ 分子标记具有更强的多态

性ꎬ可为建立杂种优势模式提供指导ꎮ 崔月[２１]用

ＡＦＬＰ 分子标记技术以 ８ 份玉米自交系为材料ꎬ
用 ２０ 对引物组合进行遗传距离研究ꎬ把 ８ 个自交

系分为 ４ 个大群ꎮ 景建洲等[２２] 以 ＲＡＰＤ 技术对

玉米 １０ 个品种的全基因组 ＤＮＡ 进行 ＰＣＲ 扩增ꎬ
将 １０ 个玉米品种划分为 ３ 个类群ꎮ 彭忠华等[２３]

利用 ＲＡＰＤ 标记对中单 ３４０、自 ３３０、７９２２、苏 ３７、

４４９、黄早四和适应我国喀斯特高海拔山区的玉米

骨干自交系进行遗传多样性和杂种优势群划分ꎬ
将适合我国喀斯特高海拔山区玉米种质资源的

１６ 个骨干自交系划分为 ５ 个类群ꎮ 邱红波等[２４]

利用 ＲＡＰＤ 技术将 ３６ 个玉米自交系划分为 ６ 大

类ꎬＳＳＲ 分子标记将其划分为 ５ 大类ꎬ研究表明ꎬ
ＲＡＰＤ、ＳＳＲ 两种分子标记系统均适合于玉米种质

的遗传多样性研究ꎬ但 ＳＳＲ 更可取ꎮ 丁孝营等[２５]

采用 ＲＡＰＤ 技术ꎬ用 １６ 个引物将 １３ 个玉米自交

系和遗传改良系分为 ７ 个类群ꎮ 吴金凤[１３] 利用

ＳＳＲ 和 ＳＮＰ 分子标记方法将 ７２ 份自交系划分为

７ 个杂种优势群ꎬ分别是瑞德群、改良瑞德群、兰
卡斯特群、旅大红骨群、塘四平头群、Ｐ 群和糯质

群ꎮ 郑璐璐[２６] 使用 ＳＮＰ 标记技术ꎬ将 ５８ 个玉米

自交系分成 ６ 个类群ꎮ 张伟玮等[２７] 用 ＳＳＲ 分子

标记技术ꎬ使用 ７０ 对引物将 １１６ 份供试材料划分

为 ５ 个种质类群ꎮ 李娟[２８]选用了 ５２ 份遗传背景

有差异的甜玉米自交系材料ꎬ用表型聚类和 ＳＳＲ
聚类两种方法ꎬ对其进行了类群划分ꎬ通过两种聚

类分析ꎬ均将 ５２ 份亲本材料分为 ４ 大类ꎬ得到的

聚类结果基本吻合ꎬ与供试材料的系谱来源基本

一致ꎬ但也存在不一致的个体ꎮ

２.４　 定位功能基因

广义的基因定位是指基因所属连锁群或染色

体以及基因在染色体上的位置的测定ꎮ 狭义的基

因定位仅指基因在染色体上的位置的测定ꎮ 目

前ꎬ根据基因控制的性状ꎬ通常把功能基因划分为

两大类:质量性状基因(如器官颜色、芒或绒毛的

有无和抗逆性等)和数量性状基因(如生长期、品
质、产量和育性基因等)ꎮ 分子标记技术可以在

早期对目的基因进行辅助选择ꎬ提高育种效率ꎮ
功能基因定位中ꎬ常用到的分子标记技术有 ＳＴＳ、
ＡＦＬＰ、ＳＮＰ、ＳＳＲ、ＳＣＡＲ 和 ＲＦＬＰ 等ꎮ

马侠[２９]用设计的引物Ⅰ￣２ 和引物Ⅱ￣４ 对 ３４
个抗病自交系和 ２０ 个感病自交系进行验证ꎬ研究

发现 ＳＴＳ 标记Ⅰ￣２ 和 ＳＴＳ 标记Ⅱ￣４ 与自交系感

抗病的相关性都达到极显著水平ꎮ 结果表明 ＳＴＳ
标记Ⅰ￣２ 和 ＳＴＳ 标记Ⅱ￣４ 可以直接应用于玉米

抗粗缩病的分子标记辅助育种中ꎮ 宋欣[３０] 使用

ＡＦＬＰ 分子标记技术建立了玉米双低频酶 ｃＤＮＡ￣
ＡＦＬＰ 技术体系ꎬ并运用于玉米穗数性状相关基

因的差异表达研究ꎮ 李蕾娜[３１] 使用改进的单酶

切 ｃＤＮＡ￣ＡＦＬＰ 标记技术ꎬ分离出玉米对生性状
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相关基因差异表达片段ꎮ 赵靖[３２] 通过 ９ 个与磷

胁迫直接相关的基因片段ꎬ对玉米 ｃＤＮＡ 文库进

行分析后获得了 ９ 个玉米相关基因的全长 ｃＤＮＡ
序列ꎮ 马骏等[３３] 通过 ＳＮＰ 基因芯片(５６ １１０个
ＳＮＰ)对 Ａ６１９ 感、Ａ６１９Ｈｔ３ 抗玉米大斑病近等基

因系进行分析ꎬ采用生物信息学和比较基因组学

方法进行显著 ＳＮＰ 位点候选基因筛查和功能预

测ꎬ研究发现 ３８ 个 ＳＮＰ 被确定与大斑病抗性相

关ꎮ 郑德波等[３４]研究发现ꎬ广西南宁和湖北武汉

两种环境条件下共定位到 ２１ 个株高 ＱＴＬ 和 ２７
个穗位高 ＱＴＬꎮ 李凯[３５]利用 ３０ 对 ＳＳＲ 引物对选

取的 ２ 个 Ｆ２群体的 Ｐ １、Ｐ ２、Ｆ１、Ｆ２ 单株进行 ＰＣＲ
扩增ꎬ对筛选出的多态性引物进行验证ꎬ筛选出了

４ 个玉米花期相关性状的主效 ＳＳＲ 标记ꎮ 徐

党[３６]利用分布在玉米 １０ 条染色体上的 １１５ 对

ＳＳＲ 标记对 １７２ 份玉米自交系的遗传多样性进行

了分析ꎬ研究发现 １７２ 份玉米自交系可分为 ５ 个

亚群ꎬ２１ 个 ＳＳＲ 标记与 １０ 个产量性状相关联ꎬ总
位点数为 ４２ 个ꎻ其中 ４ 个位点与穗行数相关联ꎬ
与行粒数和粒重相关联的均为 ５ 个位点ꎬ７ 个位

点与穗重相关联ꎬ与穗长、秃尖长、穗粗、轴粗关联

的位点均为 ３ 个ꎬ与出籽率相关联的位点仅有 １
个ꎮ 石红良[３７]采用 ＳＳＲ 和 ＳＣＡＲ 标记定位了玉

米抗丝黑穗病的 ６ 个主效 ＱＴＬ 连锁标记ꎮ 曹永

国等[３８]使用 ＲＦＬＰ 标记技术研究了自交系 ５００３
的致矮作用ꎬ发现了 ５ 个 ＱＴＬꎮ 乐素菊等[３９] 利用

３ 个 ＳＮＰ 位点中的 １０３(Ａ / Ｇ)位点进行等位基因

特异 ＰＣＲꎬ成功地鉴定了超甜玉米自交系的基因

型ꎬ建立了通过等位基因特异 ＰＣＲ 辅助筛选 ｂｔ２
基因的平台ꎮ

２.５　 转基因检测

随着分子生物学的发展ꎬ转基因技术被越来

越多的应用于玉米品质改良研究中ꎬ对转基因的

安全性ꎬ现阶段还存在很大的争议ꎬ因此ꎬ转基因

检测就显得尤为重要ꎮ 同时ꎬ转基因检测也可以

提前检验转基因育种的结果ꎬ提高育种效率ꎮ 转

基因检测的方法依据检测内容可分为蛋白表达产

物检测和核酸序列检测ꎮ 蛋白表达产物检测主要

有:Ｅｌｉｓａ 检测技术和试纸条检测技术ꎮ 蛋白质表

达产物检测只能检测未变性的蛋白质ꎬ检测受较

多限制ꎮ 核酸序列检测主要有:ＰＣＲ 检测技术

(定性 ＰＣＲ 检测和 Ｒｅａｌ￣ｔｉｍｅ 荧光定量 ＰＣＲ 检

测)、核酸等温扩增检测技术(环介导的等温扩增

技术和依赖核酸序列的扩增技术等)、基因芯片

检测技术、高通量测序技术、生物传感器技术和毛

细管电泳技术等ꎮ 现阶段转基因检测还是以

ＰＣＲ 检测技术为主ꎮ
王世伟等[４０] 使用 ５９ 条 ＲＡＰＤ 引物ꎬ对高粱

基因组 ＤＮＡ 和导入前后的玉米基因组总 ＤＮＡ 扩

增ꎬ研究发现ꎬ其中 ９ 条引物检测出后代和原种间

存在差异ꎬ并在 ４ 个玉米自交系检测出高粱的

ＤＮＡꎮ 周琳华等[４１] 以转基因玉米 ＭＯＮ８１０ 为模

板ꎬ建立了环介导的等温扩增技术( ｌｏｏｐ￣ｍｅｄｉａｔｅｄ
ｉｓｏｔｈｅｒｍａｌ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎꎬ ＬＡＭＰ ) 检 测 体 系ꎮ 张

丽[４２]通过定量 ＰＣＲ 技术ꎬ完善了转基因检测基

体标准物质研制技术和转基因检测质粒标准物质

制备技术并且完成了转基因筛查策略研究ꎮ 张广

远[４３] 以 转 基 因 玉 米 ＭＩＲ１６２、 ＢＶＬＡ４３０１０１、
ＭＯＮ８８０１７ꎬ转基因大豆 ＭＯＮ８９７８８、ＧＴＳ４０￣３￣２ꎬ
转基因油菜 ＭＳ１、ＲＦ１为研究对象ꎬ建立了上述 ７
种转基因品系的基因芯片检测方法ꎮ

３　 存在问题与展望

分子生物学的深入研究以及与传统育种学的

相互参透、相互融合ꎬ使分子标记技术在作物育种

工作的作用越来越大ꎬ并逐渐成为育种工作中的

一个强大支柱ꎮ 但是两个学科的融合和应用仍存

在着一些问题:
第一ꎬ 分子标记在杂种优势群的划分、模式

构建、预测以及优势遗传机理的研究等方面均有

着广阔的应用前景ꎮ 但是ꎬ由于分子标记在杂种

优势群体划分上还处于起步阶段ꎬ没有一套完善

的标准ꎬ只能是在传统划分上起到一个论证的

作用ꎮ
第二ꎬ分子标记技术已经成为品种纯度和真

实性检测方面最主要的检测方法ꎮ 但是ꎬ由于作

物基因组非常庞大以及部分性状的多基因控制等

因素ꎬ在生产中对于检测结果的确定和认可还需

要更加明确的界定ꎮ
第三ꎬ在功能基因定位上ꎬ分子标记技术发挥

了巨大作用ꎮ 但由于实验条件的限制ꎬ定位不够

精确ꎬ达不到应用于育种选择实践的效果ꎬ而且功

能基因在后代中因为重组而分离ꎬ所以目前还没

有分子标记育种成功育成新品种的报道ꎮ
第四ꎬ分子标记技术成本过高ꎬ规模较小ꎮ 分
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子标记辅助选择比表型选择效果更加明显ꎬ而且

不受自然条件的制约ꎬ但由于高昂的试验成本ꎬ造
成规模较小ꎮ

第五ꎬ常规育种方法与分子标记技术联系不

紧密ꎮ 分子标记技术尽管已有了巨大的发展ꎬ但
是在育种工作中的作用还没有完全发挥ꎬ大量的

研究结果尚未得到实践的充分验证ꎮ
第六ꎬ转基因技术在作物育种中的大量使用

以及转基因作物中的外源片段越来越丰富等因

素ꎬ给转化体的鉴定带来了很大困难ꎮ
分子生物学技术的快速发展做到了育种目标

明确化ꎬ加速了玉米育种中品质的完善ꎬ极大地提

高了育种效率ꎬ但是育种的最终目的还是要应用

于生产ꎬ再先进的技术只有通过生产实践的反复

检验才能证明其功效ꎮ 所以ꎬ要正确认识分子标

记技术和育种实践的关系ꎬ尽量缩短两者间的距

离ꎬ加快由实验室向生产实践转化的步伐ꎮ 另一

方面ꎬ应进一步量化各种检测标准ꎬ使检测标准更

加具有科学性和实用性ꎮ 完善的检验标准ꎬ既是

对育种结果的一种合理评判ꎬ又是对市场的尊重ꎬ
品种审定结果应该更加贴近百姓需求ꎬ尽可能的

避免审定和生产需求相脱节ꎮ 随着科技的不断进

步ꎬ未来将会研发出成本更低、精度更高的分子标

记技术ꎬ在今后的育种工作中发挥更大的作用ꎮ
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