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国家东南区鲜食糯玉米品质及农艺性状

与 ＳＳＲ标记遗传多样性分析
仇律雯１，２，杨　扬２，范亚明２，田红丽２，易红梅２，王　璐２，任　洁２，葛建２，王凤格２，陆大雷１
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　　摘要：中国东南区是我国鲜食糯玉米的主要生产、加工和消费地区。为了解该区域鲜食糯玉米的品质、农艺性状
与简单重复序列（ｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔｓ，ＳＳＲ）标记遗传多样性，以国家东南区鲜食糯玉米区域试验样品为材料，用分
子标记和形态学标记探究该区域鲜食糯玉米不同遗传背景下品质、农艺性状的差异。结果表明，４１份供试材料具有
丰富的农艺、品质性状变异和ＳＳＲ标记基因多样性：１２个农艺、品质性状的变异系数在１．７２％～３６．１０％之间，平均值
为１４．０６％；４０个ＳＳＲ标记共检测出３２１个等位基因，多态信息含量（ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｃｏｎｔｅｎｔ，ＰＩＣ）为０．１７９～
０．８６６（平均值为０．６５８）；供试材料的基因多样性为０．１８６～０．８７７（平均值为０．６８７）。聚类分析将供试４１份材料划分
为４个遗传背景不同的组群，以京科糯２０００为代表的Ⅰ组产量性状表现优秀，且组内材料数量最多；以苏玉糯５号为
代表的Ⅱ组材料数量次多，其组内品种皮渣率较低，含水率也低于其他组别。４个聚类分组在农艺、品质性状上各有
特点，根据不同育种需求，选择相应的杂优模式能够有效利用育种资源，从而加速鲜食糯玉米新品种的提优进程。
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　　糯玉米别称黏玉米、蜡质玉米，籽粒中支链淀
粉含量接近１００％，可在乳熟期收获果穗用于鲜食，
具有很高的营养价值和经济价值，其相关产业发展

潜力巨大，是近年来我国种植业结构调整、贯彻落

实乡村振兴战略、拉动地方经济增长的首选作

物［１－３］。我国作为世界上糯玉米种植面积最大的国

家［２］，对糯玉米的规划和发展尤为重视，主要表现

在以下方面：２０００年，糯玉米作为鲜食玉米纳入国
家品种管理，其选育品种开始参加国家级鲜食玉米

区域试验；２００８年，全国农业技术推广服务中心品
种管理处对鲜食玉米品种区域试验进行了改革完

善，将我国糯玉米种植区域划分为东南、西南、东华

北、黄淮海４个大区。东南区由于气候适宜、经济较
为发达、当地居民喜食糯玉米等原因一直是参试品

种数量最多的区域［４］。随着人们生活水平的提高

和膳食结构的变化，人们对于鲜食糯玉米营养、口
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感的要求也在不断提高［５］，使得选育和推广产量合

格、品质达标的鲜食糯玉米新品种成为东南地区糯

玉米产业健康发展的关键。区域试验是新品种选

育和推广的重要环节，参试品种代表了糯玉米的育

种动向和选育水平［６］，应用分子标记、形态学标记分

析东南地区鲜食糯玉米参试材料的遗传多样性，探索

不同遗传背景下糯玉米农艺、品质性状差异对于该地

区鲜食糯玉米产业的可持续发展具有重要意义。

农艺性状、品质性状是形态学标记的重要组成

部分，其中农艺性状是玉米区域试验中衡量参试样

品是否能在相应区域种植的主要指标；由于鲜食特

用玉米的需求，糯玉米的籽粒品质在品种评价中同

样占有举足轻重的地位［７］。目前常用的分子标记

有简单重复序列（ｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔｓ，ＳＳＲ）标
记［８］ 和 单 核 苷 酸 多 态 性 （ｓｉｎｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，ＳＮＰ）标记［９］，其中 ＳＳＲ标记灵敏度
高、重复性强，能够在品种间稳定遗传，已经被广泛

应用于玉米［６］、水稻［１０］、小麦［１１］等作物的遗传多样

性分析和指纹图谱构建。基于 ＳＳＲ标记对供试材
料进行聚类分析，同时结合具有代表性的优良品种

能够准确划分组群，了解样品的遗传背景，反映样

品间的遗传差异［１２－１３］。糯玉米属于异花授粉作物，

是杂种优势利用的典型，其杂交种的遗传背景主要

取决于杂优模式中亲本的遗传组成。杂优模式不

同使得亲本间的遗传差异较大，使得选育出的品种

表现出不同的遗传背景。胡俏强等利用玉米５０Ｋ
芯片将９０份鲜食玉米资源划分为４个不同遗传背
景的类群，并依此分析了温 －热带杂优模式的农
艺、品质和抗性特点［１４］，为鲜食玉米品种选育提供

了新方向。在杂交种方面，韩晴等基于 ＳＳＲ标记将
５０个糯玉米品种划分为３个主要类群，并分析了每
个类群的品质、农艺性状的变异程度［１５］，为糯玉米

新品种的改良提供了基础。目前针对糯玉米品质

及农艺性状与 ＳＳＲ标记的遗传多样性分析多以某
一省份为分析单元［１６－１７］，同时对多个省份糯玉米材

料进行多样性研究的报道甚少，对东南区鲜食糯玉

米参试品种的杂优模式和相关农艺、品质性状的研

究尚未见报道。

本研究以２０１８年、２０１９年国家东南区糯玉米
参试品种为材料，通过形态学标记、分子标记探究

东南区糯玉米品种在不同遗传背景下品质、农艺性

状的差异，以期为今后全面了解东南区糯玉米不同

杂优模式所育成品种的农艺、品质性状特点提供参

考，对相应地区糯玉米新品种改良及资源高效利用

具有指导意义。

１　材料与方法

１．１　试验材料
供试的４１份材料为２０１８年、２０１９年参加国家

东南区鲜食玉米区域试验的糯玉米区试品种，其中

形态学标记对照为苏玉糯５号，分子标记定标品种
为当前具有广泛代表性的对照品种或大面积推广

的品种，分别为苏玉糯５号、京科糯２０００、渝糯７号
和郑黄糯２号。
１．２　农艺与品质性状及其测定

农艺性状包括株高、穗长、穗行数、千粒鲜质

量、出籽率、产量等６个参数，相关数据均来自国家
东南区鲜食玉米区域试验江苏省农业科学院粮食

作物研究所试验点区试报告。

品质性状包括籽粒淀粉含量、直链淀粉含量、

皮渣率、含水率、蛋白质含量和淀粉糊化温度。其

中淀粉含量按照 ＧＢ５００６—１９８５《谷物籽粒粗淀粉
测定法》用蒽酮比色法测定，直链淀粉含量参照 ＧＢ
７６４８—１９８７《水稻、玉米、谷子籽粒直链淀粉测定
法》测定［４］。皮渣率参考农业农村部试行方法进行

测定［４］。含水率＝（百粒鲜质量 －百粒干质量）／百
粒鲜质量×１００％。利用凯氏定氮法测定籽粒氮含
量（蛋白质含量 ＝氮含量 ×６．２５）［１８］。糊化温度相
关测定方法见文献［１８］。
１．３　ＳＳＲ标记的选择及其试验方法
１．３．１　基因组ＤＮＡ的提取　采用改良十六烷基三
甲基溴化铵（ＣＴＡＢ）法提取供试材料的基因组
ＤＮＡ，用 ＮａｎｏＤｒｏｐ２０００（ＴｈｅｒｍｏＳｃｉｅｎｔｉｆｉｃ）紫外分
光光度计测定ＤＮＡ的质量和浓度，并根据测量值将
工作液浓度调至２００ｎｇ／μＬ。
１．３．２　ＳＳＲ标记的选择　本研究选用的４０个 ＳＳＲ
标记为中国玉米审定品种标准 ＤＮＡ指纹库建库标
记，引物名称、参数等具体信息见文献［１９］。
１．３．３　ＰＣＲ扩增及荧光毛细管电泳　ＰＣＲ扩增反
应体系为２０μＬ，其中包括２μＬＤＮＡ模板、０．２５μＬ
引物、１０μＬ２×ＴａｑＰｌｕｓＭａｓｔｅｒＭｉｘ和 ７．７５μＬ
ｄｄＨ２Ｏ。ＰＣＲ扩增反应程序：９４℃预变性 ５ｍｉｎ；
９４℃ 变性４０ｓ，６０℃退火３５ｓ，７２℃延伸４５ｓ，共
３５个循环；７２℃延伸５ｍｉｎ，扩增产物于４℃保存。

采用１０重ＰＣＲ产物电泳检测的方法，将１０对
ＰＣＲ产物混合后取 ２μＬ于 ９６孔电泳板中，加入
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１０μＬ去离子甲酰胺、０．２μＬＧＳ３７３０－５００分子量
内标，置于 ＰＣＲ仪器中于９５℃变性５ｍｉｎ，将变性
后所得产物离心 （２０００ｒ／ｍｉｎ，３０ｓ）后置于
ＡＢＩ３７３０ＸＬＤＮＡ分析仪上进行荧光毛细管电泳，预
电泳时间为 ２ｍｉｎ，电压为 １５ｋＶ，电泳时间为
２０ｍｉｎ，电压为１５ｋＶ。
１．４　数据分析

用Ｅｘｃｅｌ２０１６统计分析１２个农艺及品质性状
数据的最大值、最小值、平均值、变异系数和Ｓｉｍｐｓｏｎ
多样性指数。Ｓｉｍｐｓｏｎ多样性指数计算公式见文献
［２０］。在ＳＰＳＳ２５中采用非参数检验对聚类各组农
艺及品质性状进行差异性分析。用 ＡＢＩ３７３０ＸＬ
ＤＮＡ分析仪上自带的 ＤａｔｅＣｏｌｌｅｃｔｉｏｎＶ１．０软件收
集电泳后的原始数据并形成 ＦＳＡ文件，用 ＳＳＲ
ＡｎａｌｙｓｅｒＶ１．２．４指纹分析器［２１］对 ＦＳＡ文件进行基
因分型分析。使用ＰｏｗｅｒＭａｒｋｅｒＶ３．２５软件统计４１
份糯玉米材料的等位变异数、基因型数、杂合度和

多态信息含量（ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｃｏｎｔｅｎｔ，
ＰＩＣ）等信息，同时计算材料间的Ｒｏｇｅｒｓ１９７２遗传距

离，得到非加权组平均法（ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄｐａｉｒ－ｇｒｏｕｐ
ｍｅｔｈｏｄｗｉｔｈａｒｉｔｈｍｅｔｉｃｍｅａｎｓ，ＵＰＧＭＡ）聚类结果，并
用ＥｖｏｌＶｉｅｗＶ２．０软件对聚类结果进行修饰，得到
ＵＰＧＭＡ系统发生树形图。

２　结果与分析

２．１　供试材料的遗传多样性分析
２．１．１　品质及农艺性状多样性分析　对４１份糯玉
米材料的１２个农艺及品质性状进行统计分析。由
表１可知，不同糯玉米材料的形态学标记存在差异，
１２个性状的变异系数在１．７２％ ～３６．１０％间变化，
平均值为１４．０６％。６个农艺性状中千粒鲜质量的
变异系数最大，为 １２．０１％；出籽率的变异系数最
低，为５．２８％。６个籽粒品质性状中直链淀粉的变
异系数最高，为 ３６．１０％；糊化温度的变异系数最
低，为１．７２％。１２个性状的Ｓｉｍｐｓｏｎ指数在０．６９～
０．８３之间，平均值为 ０．７８，其中含水率和产量的
Ｓｉｍｐｓｏｎ指数最高，为０．８３。由描述性统计结果可
以看出，４１份供试材料的表型性状多样性较高。

表１　４１份糯玉米材料的农艺、品质性状描述

类别
株高

（ｃｍ）
穗长

（ｃｍ）
穗行数

（行）

千粒鲜质量

（ｇ）
出籽率

（％）
产量

（ｋｇ／ｈｍ２）
籽粒淀粉

含量（％）
直链淀粉

含量（％）
皮渣率

（％）
含水率

（％）
蛋白质含量

（％）
糊化温度

（℃）

最小值 ２０３．００ １６．８０ １２．００ ２８０．００ ６４．１０ １０６０６．８０ ４０．３２ １．００ ６．３０ ５０．７８ ７．０７ ７７．４５

最大值 ３００．００ ２４．３０ ２０．００ ５０２．００ ８５．８０ １６３６９．５０ ７８．２２ ５．５０ ２０．００ ７０．３８ １８．５６ ８３．２０

均值 ２４６．３７ １９．８０ １４．８８ ４０９．４５ ７３．８０ １３９５９．９２ ６２．１２ ２．８３ １０．８６ ６１．１５ １１．９８ ８０．０１

标准差 ２４．６３ １．７４ １．６２ ４９．１９ ３．９０ １４０７．４８ １０．５５ １．０５ ３．１８ ４．６５ ２．３９ １．３８

变异系数（％） １０．００ ８．７９ １０．８９ １２．０１ ５．２８ １０．０８ １６．９８ ３６．１０ ２９．２８ ７．６０ １９．９５ １．７２

Ｓｉｍｐｓｏｎ指数 ０．８１ ０．７９ ０．７２ ０．８０ ０．６９ ０．８３ ０．８２ ０．７０ ０．７７ ０．８３ ０．７８ ０．７９

２．１．２　ＳＳＲ标记基因多样性和多态性分析　４１份
糯玉米材料在４０个 ＳＳＲ标记上共检测出３２１个等
位基因，平均每个 ＳＳＲ标记检测出８．０２５个等位基
因。由表２可以看出，４０个ＳＳＲ标记的基因多样性
在０．１８６～０．８７７之间，平均值为 ０．６８７；ＰＩＣ值在
０１７９～０．８６６之间，平均值为０．６５８。引物 Ｐ１８扩
增产物的基因多样性和 ＰＩＣ值均最低，引物 Ｐ４０扩
增产物的基因多样性、ＰＩＣ值均最高。在４０个 ＳＳＲ
标记中，ＰＩＣ值＞０．５的高多态性标记达３６个，占全
部标记数的９０％，表明本研究所选标记能够有效反
映供试材料的遗传多样性信息。

２．２　参试材料的遗传背景分析
由图１可知，基于 Ｒｏｇｅｒｓ１９７２遗传距离矩阵将

４５份供试材料分为４个大组，在系统发生树上用不

同颜色的线条标志４个聚类分组，以京科糯２０００为
代表的第Ⅰ组材料数量最多，共有２０份，占供试材
料总数的４４．４％；第Ⅱ组以苏玉糯５号为代表，共
有１２份材料；以郑黄糯２号为代表的第Ⅲ组材料数
量最少，只有６份；有７份材料被分在第Ⅳ组，组内
代表品种为彩甜糯６号。
２．３　不同遗传背景下糯玉米的农艺及品质性状
分析

分析各个聚类分组的形态学标记特点可知，在

产量性状方面，聚类Ⅰ组的产量、千粒鲜质量分别
为１４３５４．１９ｋｇ／ｈｍ２、４３３．３９ｇ，其均值高于另外３
个组别。在籽粒品质方面，４个聚类分组的含水率
均值为５９．５６％ ～６３．７９％，直链淀粉含量的均值为
２．２８％～３．０４％，皮渣率的均值变化幅度较小，其中
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表２　４０个ＳＳＲ标记的多态性信息

引物
等位基因

数（个）

基因

多样性
ＰＩＣ值 引物

等位基因

数（个）

基因

多样性
ＰＩＣ值

Ｐ０１ １４ ０．８４７ ０．８３１ Ｐ２１ ３ ０．２７６ ０．２５３

Ｐ０２ ５ ０．６３４ ０．５８８ Ｐ２２ ９ ０．７９７ ０．７７０

Ｐ０３ １４ ０．８５０ ０．８３３ Ｐ２３ ６ ０．５６３ ０．５３４

Ｐ０４ ９ ０．６９６ ０．６５０ Ｐ２４ ５ ０．６３６ ０．５６７

Ｐ０５ １２ ０．７３４ ０．６９６ Ｐ２５ ６ ０．６１２ ０．５３４

Ｐ０６ ７ ０．７８３ ０．７５１ Ｐ２６ ６ ０．７９０ ０．７５９

Ｐ０７ ８ ０．８０４ ０．７７７ Ｐ２７ ６ ０．７４４ ０．６９９

Ｐ０８ １２ ０．８６９ ０．８５６ Ｐ２８ ４ ０．５９４ ０．５１０

Ｐ０９ １１ ０．８３１ ０．８１０ Ｐ２９ １１ ０．７９８ ０．７７２

Ｐ１０ ９ ０．８０８ ０．７８６ Ｐ３０ ４ ０．５９７ ０．５３８

Ｐ１１ １３ ０．８７５ ０．８６４ Ｐ３１ １０ ０．７１０ ０．６７１

Ｐ１２ １４ ０．８４７ ０．８３０ Ｐ３２ ６ ０．５６７ ０．５３３

Ｐ１３ １０ ０．８１７ ０．７９３ Ｐ３３ １０ ０．８０９ ０．７８３

Ｐ１４ ５ ０．６７８ ０．６２７ Ｐ３４ ５ ０．７１７ ０．６６７

Ｐ１５ ８ ０．８２９ ０．８０７ Ｐ３５ ７ ０．４６３ ０．４３３

Ｐ１６ ８ ０．７８３ ０．７５２ Ｐ３６ ５ ０．６１７ ０．５７９

Ｐ１７ ３ ０．５７５ ０．５０２ Ｐ３７ ７ ０．６４５ ０．６０５

Ｐ１８ ４ ０．１８６ ０．１７９ Ｐ３８ ２ ０．２３２ ０．２０５

Ｐ１９ １１ ０．８０６ ０．７８２ Ｐ３９ ８ ０．６３１ ０．６０４

Ｐ２０ ７ ０．７５８ ０．７２０ Ｐ４０ １７ ０．８７７ ０．８６６

聚类Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ组的皮渣率均在１０％左右。为了探
究不同遗传背景下糯玉米材料在农艺、品质性状上

是否存在显著差异，对聚类各组的形态学指标进行

非参数检验。表３结果表明，１２个农艺、品质性状
中有３项指标在组间存在显著差异，分别为株高、千
粒鲜质量和含水率。聚类Ⅰ组的千粒鲜质量、含水
率高于其他组，株高较低；聚类Ⅱ组的含水率、株高
较低，千粒鲜质量较高；聚类Ⅲ组的千粒鲜质量低
于其他组，含水率、株高表现为平均水平；聚类Ⅳ组
的株高较高，含水率在４个组中较为居中，千粒鲜质
量较低。将组间存在显著性差异的３项指标数据标
准化后标注在系统发生树末端，以圆形面积代表指

标的数值，面积越大表示数值越高，详见图１，并观
察面积差异最大的２组，发现各项指标的标注结果
与非参数检验结果一致。

３　讨论与结论

遗传多样性作为生物多样性的最重要来源，是

物种多样性的基础［２２］。形态学标记、分子标记是研

究物种遗传多样性的２个主要标记，利用形态学标
记来检测作物的表型变异简单易行，可以直观地展

示品种特点。与形态学标记相比，分子标记排除了

环境和人为因素影响，同时在品种间稳定遗传，能

够准确反映样品间的遗传差异。本研究利用形态

学标记和分子标记研究国家东南区鲜食糯玉米区

试材料的遗传多样性特点，发现其有丰富的农艺、

品质性状变异和 ＳＳＲ标记基因多样性。与陆大雷
等于２００２—２０１４年关于东南区参试材料的研究结
果［４］相比，本研究所选材料在产量、出籽率和千粒

鲜质量 ３个指标上有所提升。与王凤格等在
２００４—２００９年进行的鲜食玉米区试结果［６］相比，本

研究所选材料的等位基因数目、ＰＩＣ值均有所提高。
由此可见，随着育种技术的发展和杂优模式的创

新，糯玉米的部分农艺指标在逐渐提优，在分子层

面上也表现出越来越丰富的遗传变异。与杨扬等

在２０１２—２０１９年进行的东南区糯玉米审定试验结
果［２３］相比，本研究所选区试材料的 ＰＩＣ值、基因多
样性无较大变化，两者的地理来源、育成年份高度

相关，从侧面验证了本研究 ＳＳＲ标记结果的可
靠性。

聚类分析结合代表性品种能够明晰供试材料

的遗传背景，判断材料间的亲缘远近［２４］。刘少荣等

利用５个国家级区域试验对照品种、２个大面积推
广品种作为代表样品，将２００２—２０２０年通过审定的
青贮玉米划分为５个大组［１２］。杨扬等利用８个当
前糯玉米区试对照品种和大面积推广品种分析了

近１０年来糯玉米审定品种的年份和地域特征［２３］。

卢媛等在分析糯玉米自交系 ＳＳＲ标记遗传多样性
时，也加入了４份与自交系材料相关的杂交种作为
内参，用以验证其结果合理可靠［２５］。本研究以京科

糯２０００、苏玉糯５号、彩甜糯６号和郑黄糯２号为代
表品种，对东南区４１份糯玉米区试材料进行聚类分
析，将其划分为４个遗传背景不同的组群。根据每
个组群材料数量推测，目前东南地区糯玉米杂优模

式以京科糯２０００为代表的京糯６×ＢＮ２为主，该杂
优方法创新并建立了硬粒型 ×马齿粉质型杂交选
育模式，随着京科糯２０００的推广而逐渐被各个育种
单位和育种家借鉴［２６］。其次是以苏玉糯５号为代
表的组群Ⅱ，对应的通系５类群 ×衡白５２２类群杂
优模式在很长一段时间内都是东南区江苏省糯玉

米的主要杂优模式之一［２７］。第Ⅲ组代表品种郑黄
糯２号，其母本郑黄糯０３来源于郑白糯０１×郑５８，
其父本郑黄糯０４来源于（紫香玉 ×昌７－２）×昌
７－２，利用回交转育将糯质基因导入优质普通玉米
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表３　４个聚类分组的农艺、品质性状非参数秩和检验结果

形态学

标记

秩和平均值

聚类Ⅰ组 聚类Ⅱ组 聚类Ⅲ组 聚类Ⅳ组

株高　　　 １８．３９ｂ １５．７３ｂ ２４．４０ａｂ ３２．３３ａ

穗长　　　 １９．８３ａ ２１．９５ａ ２１．８０ａ １８．７５ａ

穗行数　　 １９．８１ａ １６．１８ａ ２２．７０ａ ２８．６７ａ

千粒鲜质量 ２６．２５ａ １８．２３ａｂ １０．２０ｂ １６．００ａｂ

出籽率　　 ２３．３６ａ ２２．２７ａ １７．９０ａ １０．８３ａ

产量　　　 ２３．７２ａ １４．３２ａ ２０．５０ａ ２２．１７ａ

淀粉　　　 ２１．４２ａ ２１．６４ａ ２１．８０ａ １７．８３ａ

直链淀粉　 ２３．８９ａ ２１．０９ａ １３．７０ａ １７．７５ａ

皮渣率　　 １９．９７ａ １９．８６ａ １８．７０ａ ２８．２５ａ

含水率　　 ２８．０５ａ １１．８２ｂ １７．２０ａｂ １８．６７ａｂ

蛋白质　　 １７．４７ａ ２１．３２ａ ２３．１０ａ ２９．８３ａ

糊化温度　 ２０．１３ａ １６．４１ａ ２７．００ａ ２７．１７ａ

　　注：同行数据后不同小写字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５）。

中，从而获得糯玉米新品种，是糯玉米早期的主要

育种方式之一。第Ⅳ组材料多为甜糯玉米，其代表

品种彩甜糯６号是由白糯玉米自交系Ｔ３７和紫色甜
糯双隐性自交系ＷＨ８１８杂交选育而来。

不同于普通玉米，糯玉米独特的鲜食用途决定

了其特殊的农艺、品质育种目标［７］，在满足产量指

标的同时尽可能地兼顾营养与口感是育种家对于

鲜食糯玉米新品种的总体要求。分析不同遗传背

景下糯玉米材料的农艺、品质性状差异，能够在为

育种家和育种单位提供导向作用的同时有效利用

育种资源，有助于优良品种的选育。本研究通过

ＳＳＲ标记明确了４１份糯玉米区试材料的遗传背景，
利用非参数检验分析不同遗传背景下糯玉米的农

艺与品质特点，发现了３个组间存在显著差异的形
态学指标，其中籽粒鲜质量为主要的产量性状之

一［２８］，含水率则与糯玉米的品尝口感呈显著负相

关［２９］。４个遗传背景不同的组群在产量、品质性状
上表现出不同的特点：在产量性状方面，聚类Ⅰ组
表现优异，千粒鲜质量高于其他组别，平均产量也
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高于另外３组；其中Ⅰ组代表品种京科糯２０００通过
了国家和２０多个省份的审定，与其他组代表品种相
比，其在区域试验中所测千粒鲜质量、产量均表现

优异。从品尝口感的角度看，聚类Ⅱ组的含水率较
低，且组内品种皮渣率均值也较低，表现出较好的

适口性。本研究基于形态学标记、分子标记首次分

析了东南地区糯玉米区试材料在不同遗传背景下

农艺及品质性状表现，可供参考的研究报道较少，

其结果可为今后全面了解该地区糯玉米不同杂优

模式所育成品种的农艺及品质性状特点提供依据。
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