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甜玉米中F2:3群体可溶性糖和子粒嫩度
性状的数量性状位点(QTL)定位
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摘 要：利用甜玉米自交系SHL03和SHL01为亲本构建的F2:3群体，用离子色谱法(IC)测定葡萄糖(GLU)、果糖

(FRU)、麦芽糖(MAL)和蔗糖(SUC)的含量，用 SMS测定果肉硬度(FH)、种皮硬度(PH)、种皮脆性(PB)和果肉紧实度

(FM)。结果表明，总共定位到与可溶性糖相关的QTL 34个，子粒柔嫩度相关的QTL 28个，位于1、2、3、4、5、6、7、8、
10号染色体上，分别解释表型变异的 1%～15.8%。主效QTL qFH3-1、qFH3-2、qFH5-2、qFH5-3、qGLU2-1、qG⁃
LU2-2的表型贡献率分别为12.2%、11.4%、12.1%、10.5%、15.8%和12.8%。在主效QTL的置信区间共找到44个注释

基因，这些候选基因和相关的QTL为利用分子标记辅助选择具有更好可溶性糖含量的玉米材料和相关功能基因的

克隆提供资源。
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Abstract: In this study, the F2:3 population was constructed using the sweet corn inbred lines SHL03 and

SHL01 as parents. The contents of glucose(GLU), fructose(FRU), maltose(MAL) and sucrose(SUC) were determined
by ion chromatography(IC), and flesh hardness(FH), pericarp hardness(PH), pericarp brittleness(PB) and firmness
(FM) were determined by SMS TA.XT plus texture analyzer. A total of 34 QTL related to soluble sugar, 28 QTL relat⁃
ed to grain tenderness, located in chromosome 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, and 10, explaining 1%-15.8% of the phenotypic
variation, respectively. The phenotypic contribution rates of the major QTLs qFH3-1, qFH3-2, qFH5-2, qFH5-3,
qGLU2-1, and qGLU2-2 were 12.2%, 11.4%, 12.1%, 10.5%, 15.8%, and 12.8, respectively. Within the confidence
intervals of the major QTLs, a total of 44 annotated genes were identified, and these candidate genes and related
QTLs provided resources for molecular marker-assisted selection of corn materials with better soluble sugar content
and clones of related functional genes.
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甜玉米的子粒含糖量高，味道香甜多汁，营养价

值高，维生素、蛋白质、赖氨酸、糖、脂肪的含量高，并

且还包含多种生物活性成分，与普通玉米相比，甜玉

米的含糖量高达 20%[1～3]。鲜食玉米因具有丰富的

营养以及甜、嫩、脆、鲜等特色而深受消费者青睐，已

经得到广泛的种植，因此提高甜玉米产量和品质是

目前甜玉米育种的主要目标。

在鲜食玉米中，由于果皮的薄厚和柔嫩度直接

影响到鲜食玉米的口感，因此果皮性状也是衡量鲜

食品质的重要因素之一。玉米的果皮可以保护子粒

免受病原体侵害，玉米果皮厚度受多基因控制 [4]。

Tadmor等对两种甜玉米组合的 214个 F2:3个体进行

QTL分析，认为影响果皮厚度由 8个染色体片段[5]。

前人对糯玉米自交系和甜玉米杂交的158 F2群体进

行了QTL分析鉴定了果皮厚度(PER)、直链淀粉含量

(AMY)、葡萄糖含量(DEX)和蔗糖含量(SUC)的 10个

QTL[6]。研究果皮性状的遗传基础，对鲜食玉米品质

育种及生产具有重要的指导意义。糖是植物生长发

育和基因表达的重要调节因子，它不仅是能量来源

和结构物质，并参与植物的信号转导过程[7]，其含量

及组成直接影响着子粒甜度、风味、色泽等重要品质

性状，甜玉米糖分包含可溶性糖(果糖、葡萄糖、蔗

糖)、淀粉和水溶性多糖[8]。

数量性状基因座(Quantitativetrait locus or gene,
QTL)是指控制数量性状的所有基因在基因组中的

位置，玉米多数性状是受多个微效基因控制的数量

性状，由于数量性状自身表型易受环境影响，并且遗

传调控机制复杂，单独经典遗传学的研究方法不能

满足于数量性状的研究。利用QTL定位鉴定玉米

重要性状的遗传调控位点是玉米遗传研究的热

点 [9]，目前，QTL定位已成功解析，如玉米粒型 [10～13]、

子粒产量[14, 15]、子粒脱水速率、子粒含油量和淀粉含

量[16]等多个数量性状。

本研究中利用父本 SHL03×母本 SHL01甜玉米

组合的266个F2:3个体进行QTL分析，筛选与玉米子

粒种皮硬度、种皮脆性、果肉硬度、果肉紧实度、蔗

糖、麦芽糖、果糖、葡萄糖含量的显著相关的QTL位

点，确定了一系列与口感以及甜度等食用品质相关

性状的候选基因，该研究将为分子标记辅助选择更

适合消费者食用的玉米品种提供理论支持。

1 材料与方法

1.1 植物材料和表型测定

本研究利用优良甜玉米自交系 SHL01、SHL03
为亲本配制组合，采用单粒传法构建玉米F2:3群体，

共266个家系。在2019年春季和秋季种植于上海市

庄行试验基地，每个 F2:3家系种植 2行区，每行种植

11 株，行长 2.5 m，行距 60 cm，株距 25 cm，密度

52 500株/hm2，3次重复，每个品系每行超过 6株自

交。在授粉后 20 d时将果穗取回，利用 SMS TA.XT
plus质构仪测量玉米中部随机 5粒种子的 4个子粒

柔嫩度性状，包括果肉硬度、种皮硬度、种皮脆性、果

肉紧实度。将子粒混样后利用离子色谱(IC)对子粒

中蔗糖、果糖、葡萄糖、麦芽糖 4种可溶性糖含量进

行测定。

1.2 数据处理与分析

利用Excel 2019和 SPSS 20.0软件，采用描述性

统计模型进行表型描述分析(均值、范围、标准差、变

异系数)，检验数据是否符合正态分布；采用Pearson
模型对不同环境进行相关分析；利用R语言计算广

义遗传率和最佳无偏线性预测值(BLUP)。
1.3 遗传图谱构建

利用基于靶向测序的基因组检测(genotyping by
target sequencing，GBTS)[17]对F2代 266个单株进行基

因分型，最终保留4 479个高质量SNP标记用于连锁

图谱的构建，选用Kosambi函数估算遗传距离(cen⁃
timorgan，cM)，构建群体遗传图谱。

1.4 QTL分析

通过 Windows QTLcartographer 2.5 对 4 个果皮

性状和 4种糖含量的BLUP值进行QTL分析。采用

复合区间作图法[18]，扫描步长设定为0.5 cM，窗口大

小设定为10 cM，置信区间为95%，正反向回归运算

选定Model6，设定 LOD阈值为 3，用 1-LOD区间法

确定QTL的置信区间即为QTL区间[19]。命名QTL的

格式为：前缀是“q”，随后是性状简写，再是QTL所

在染色体号，最后是定位在同一染色体上的QTL的

流水号，该数字用“-”与染色体的编号相连。

1.5 候选基因的预测及其功能注释

利用Bin图谱将QTL区间缩短为LOD值最高的

两个间隔断点间 [20]。基于 MaizeGDB 网站 (http://
www.maizegdb.org/)中 B73v4版本的序列信息，确定

顶点Bin中包含的所有基因，并根据玉米基因信息

对主效QTL候选基因组进行功能注释。

2 结果与分析

2.1 表型变异和遗传力

亲本和F2:3植物的表型分析见表1。SHL03的果

糖、葡萄糖含量和果肉硬度显著高于SHL01，各性状

表现出不同程度的超亲分离，子粒含糖量和果皮性

状均表现为连续性的变异，8个性状的CV值的范围
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在9.98％～37.33％。麦芽糖、果糖、葡萄糖、种皮硬

度、果肉紧实度这 5个性状变异系数大，分离范围

广，变异类型多。计算麦芽糖 (H2=0.57)、果糖 (H2=
0.49)、葡萄糖(H2=0.47)、蔗糖(H2=0.31)、果肉硬度(H2=
0.57)、种皮硬度(H2=0.14)、种皮脆性(H2=0.10)和果肉

紧实度 (H2=0.67)的广义遗传率，遗传率为中等水

平。种皮硬度和种皮脆性的广义遗传率较低，可溶

性糖的广义遗传率为相似的中等水平，这 8个性状

表现出正态分布，符合数量性状的遗传特征，适合下

一步进行QTL定位(图1，表1)。

表1 F2:3群体的表型性状分布和广义遗传率

Table 1 Distribution of phenotypic traits and generalized heritability of F2: 3 population

性 状

Trait

麦芽糖

果糖

葡萄糖

蔗糖

果肉硬度

种皮硬度

种皮脆性

果肉紧实度

F2:3

平均值

Mean
0.14±0.053
4.32±1.250
6.32±1.430

45.60±4.550
299.73±48.810

0.80±0.240
1.92±0.320

-4.68±1.180

变 幅

Range
0.005 7～0.39
2.000 0～8.20
0.002 0～10.25

26.740 0～62.88
182.900 0～512.90

0.550 0～2.56
1.360 0～3.86

-10.020 0～2.41

偏 度

Skewness
0.97
0.20

-0.64
-3.41
-0.05
3.04
1.72

-1.09

峰 度

Kurtosis
2.85
0.97
2.70

22.97
4.71

14.04
12.30
3.16

变异系数(%)
CV

37.33
28.84
22.61
9.98

16.29
29.72
16.85
25.15

广义遗传率

H2

0.57
0.49
0.47
0.31
0.57
0.14
0.10
0.67

注：a～d：甜玉米中葡萄糖、果糖、蔗糖、麦芽糖的表型分布；e～h：甜玉米种皮硬度、种皮脆性、果肉硬度、果肉紧实度表型分布。

Note: a-d, Content of glucose, fructose, sucrose and maltose in kernel; e-h, Pericarp-hardness, pericarp-brittleness, flesh-hardness and firmness
in kernel.

图1 甜玉米可溶性糖和子粒嫩度性状表型分布

Fig.1 Distribution of phenotypes for soluble sugar and kernel tenderness traits in sweet corn

2.2 性状之间的相关性分析

对甜玉米 4种含糖量性状和 4种果皮柔嫩度性

状进行相关性分析，图2结果显示，含糖量性状之间

都是极显著相关(图 2)，其中，麦芽糖和果糖之间的

相关系数为0.25，麦芽糖和葡萄糖相关系数为0.24，
麦芽糖和蔗糖之间相关系数为 0.30，果糖和葡萄糖

之间的相关系数达到 0.82(P=0.82，P≤0.01)，果糖和

蔗糖相关系数为 0.38，葡萄糖和蔗糖之间相关系数

为 0.33；子粒柔嫩度性状之间果肉硬度和种皮脆性

之间相关系数为 0.16，果肉硬度和果肉紧实度相关

系数为 0.16，种皮硬度和种皮脆性之间相关系数为

0.76，且都为极显著相关，种皮硬度、种皮脆性和果

肉紧实度之间均为极显著负相关，相关系数分别

为-0.44和-0.30，果肉硬度和种皮硬度之间不相关。

2.3 食味品质的QTL定位

2.3.1 可溶性糖性状QTL的鉴定

利用F2:3群体构建了高密度的遗传连锁图谱，对

子粒中可溶性糖含量的QTL定位，总共检测到所有

性状的 26 个 QTL(表 2，图 3)，麦芽糖定位到 7 个

QTL，果糖定位到6个QTL，葡萄糖定位到6个QTL，
蔗糖定位到7个QTL。这些QTL分别位于1、2、3、4、
6、7、10号染色体上，其中，qGLU2-1、qGLU2-2的这

些QTL的表型贡献率超过10%，为主效QTL[21]。



注：对角线上的图显示每个性状的表型分布，对角线上方的值是性状之间的皮尔逊相关系数，对角线下方的图是比较性状的散点图。**表示

P≤0.01；***表示P≤0.001；a：对角线从上到下4个性状分别是葡萄糖、果糖、蔗糖、麦芽糖；b：对角线从上到下4个特征是种皮硬度、种皮脆

性、果肉硬度和果肉紧实度。

Note: The plots on the diagonal line show the phenotypic distribution of each trait, the values above the diagonal line are Pearson-correlation coefficient
between traits, and the plots below the diagonal line are the scatter plots of compared traits. ** represent P≤0.01; *** represent P≤0.001; a, the
four characters from top to bottom on the diagonal are glucose, fructose, sucrose and maltose; b, the four characters from top to bottom on the diago⁃
nal are Pericarp-hardness, pericarp-brittleness, flesh-hardness and firmness in kernel.

图2 口味品质性状频率分布及相关性

Fig.2 Frequency distributions and correlations of taste quality traits

表2 子粒可溶性糖性状的QTL定位

Table 2 QTL mapping of grain soluble sugar traits
性 状

Trait
GLU
GLU
GLU
GLU
GLU
GLU
FRU
FRU
FRU
FRU
FRU
FRU
SUC
SUC
SUC
SUC
SUC
SUC
SUC
MAL
MAL

染色体

Chr.
1
1
1
2
2
2
1
2
2
4
4
6
1
1
1
3
6
6
7
2
2

QTL

qGLU1-1
qGLU1-2
qGLU1-4
qGLU2-1
qGLU2-2
qGLU2-3
qFRU1-1
qFRU2-1
qFRU2-2
qFRU4-1
qFRU4-2
qFRU6-1
qSUC1-2
qSUC1-3
qSUC1-4
qSUC3-1
qSUC6-1
qSUC6-2
qSUC7-2
qMAL2-1
qMAL2-3

遗传间距(cM)
Genetic interval
15.98～16.69
24.80～29.37

248.38～250.38
44.03～47.92
51.15～55.13

173.83～184.6
15.98～16.69
41.74～42.48
46.92～48.71

126.66～128.19
132.8～137.50
38.70～40.73

164.97～169.51
280.68～283.11
286.72～289.96
47.27～49.00

142.87～149.06
154.43～155.26
51.61～52.41
0.00～1.53

54.73～58.35

物理位置(Mb)
Physical position
296.75～297.38
292.10～294.68
60.53～78.11
18.56～24.60
25.74～30.13

202.75～210.9
296.75～297.38
14.80～17.15
23.94～25.92

132.06～135.27
148.74～159.92
158.91～159.54
200.19～201.19
25.64～32.28
22.01～22.97

204.44～205.2
86.69～88.45
36.43～65.33

120.92～134.49
0.36～1.44

27.11～30.34

顶点位置(cM)
Peak
16.01
25.61

249.51
47.51
54.71

175.81
16.01
42.31
47.51

126.71
135.91
40.41

166.41
282.31
287.51
47.81

147.91
154.91
52.11
0.01

56.41

LOD

2.99
4.84
2.64
7.81
6.31
2.71
2.66
2.59
4.12
2.68
3.79
2.53
2.53
2.89
3.45
2.91
2.73
2.73
8.44
4.84
3.73

加性效应

Addition
-0.19
0.16
0.40

-0.65
-0.60
0.34

-0.20
-0.56
-0.44
-0.34
-0.39
-0.31
-1.24
1.19
1.40

-1.02
-0.48
-0.49
-3.65
0.02
0.01

表型贡献率

R2

0.07
0.01
0.05
0.16
0.13
0.01
0.07
0.05
0.07
0.05
0.02
0.02
0.04
0.01
0.03
0.06
0.05
0.06
0.08
0.03
0.08
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续表2 Continued 2
性 状

Trait
MAL
MAL
MAL
MAL
MAL

染色体

Chr.
2
3
6

10
10

QTL

qMAL2-4
qMAL3-1
qMAL6-1
qMAL10-1
qMAL10-2

遗传间距(cM)
Genetic interval
62.30～64.88
81.36～85.41

140.51～142.87
94.54～97.46

102.39～106.00

物理位置(Mb)
Physical position
40.12～41.72

178.90～181.07
87.90～91.41

139.91～142.36
143.63～144.26

顶点位置(cM)
Peak
64.21
81.91

141.51
95.51

104.61

LOD

3.76
2.56
2.74
4.86
4.67

加性效应

Addition
0.01
0.01

-0.01
0.02
0.02

表型贡献率

R2

0.08
0.04
0.02
0.09
0.08

2.3.2 口感性状QTL的鉴定

对甜玉米的果皮性状的QTL定位，共有 20个

QTL和食用品质相关(图 3，表 3)，其中，果肉硬度定

位到 15个QTL，分别位于 1、2、3、5、8号染色体，其

中，位于 3 号和 5 号染色体的 qFH3- 1、qFH3- 2、

qFH5- 2、qFH5- 3 的表型变异超过 10%，分别是

12.2%、11.4%、12.1%、10.5%，为主效QTL，其他QTL
的对表型变异的贡献率在1.0%～8.7%，种皮脆性定

位到 4个QTL，分别位于 2、5、6号染色体，种皮硬度

定位到1个QTL，位于6号染色体上。

表3 子粒柔嫩度性状的QTL定位

Table 3 QTL mapping of grain tenderness traits
性 状

Trait
PH
PB
PB
PB
PB
FH
FH
FH
FH
FH
FH

染色体

Chr.
6
2
2
5
6
1
2
3
3
3
5

QTL

qPH6-1
qPB2-1
qPB2-2
qPB5-1
qPB6-1
qFH1-1
qFH2-1
qFH3-1
qFH3-2
qFH3-3
qFH5-1

遗传间距(cM)
Genetic interval
165.61～166.49
236.21～237.12
239.84～245.12
115.48～117.12

0.00～0.84
54.43～55.14

182.16～187.08
119.26～120.08
128.16～130.57
135.43～137.89
91.49～92.29

物理位置(Mb)
Physical position
25.98～36.10

236.71～240.00
236.57～242.20
63.48～64.03

169.13～171.28
280.12～282.50
209.51～212.64
156.03～156.42
122.37～138.37
126.16～126.49
28.98～33.51

顶点位置(cM)
Peak

165.61
236.21
241.41
116.31

0.81
54.91

184.61
119.31
128.71
135.41
91.51

LOD

3.36
3.17
3.11
3.37
3.22
6.74
2.66
8.83
8.34
7.10
5.86

加性效应

Addition
-0.05
-0.10
-0.10
0.09
0.08
0.02

-0.01
-0.02
-0.02
-0.02
0.02

表型贡献率

R2

0.01
0.07
0.07
0.08
0.07
0.04
0.02
0.12
0.11
0.09
0.08

注：a：甜玉米中可溶性糖定位到的QTL；b：甜玉米子粒柔嫩度定位到的QTL。
Note：a, Contents of soluble sugar; b, kernel tenderness.
图3 可溶性糖和子粒嫩度性状QTL在遗传连锁图谱上的分布

Fig.3 QTL location for taste quality traits



2.4 不同性状的 QTL 共定位

子粒可溶性糖含量和子粒柔嫩度性状QTL之

间相关基因组区域的共享定义为物理位置在QTL
的置信区间内的部分重叠(图4)。7个性状的QTL置

信区间均存在不同程度的重叠，葡萄糖与果糖的

QTL在 1号染色体上定位到同一区间，并且与种皮

硬度有 0.1 Mb的重叠，葡糖糖与蔗糖在 1号染色体

上有2.7 Mb的重叠。葡萄糖与果糖在2号染色体上

有0.2 Mb的重叠，并且葡萄糖和麦芽糖有3 Mb的重

叠，与果肉硬度有 1.4 Mb的重叠，在这些区域可能

存在同时调控几种性状的基因。

续表3 Continued 3
性 状

Trait
FH
FH
FH
FH
FH
FH
FH
FH
FH

染色体

Chr.
5
5
5
5
8
8
8
8
8

QTL

qFH5-2
qFH5-3
qFH5-4
qFH5-5
qFH8-1
qFH8-2
qFH8-3
qFH8-4
qFH8-5

遗传间距(cM)
Genetic interval
99.39～99.39

105.76～108.00
211.15～212.87
221.56～224.22
102.64～106.94
110.37～112.41
117.18～117.85
150.24～152.73
159.95～162.95

物理位置(Mb)
Physical position
21.38～23.16
43.10～50.00

208.27～211.65
214.08～215.51
150.24～150.48
161.71～162.79
160.75～161.63
178.17～178.34
177.66～179.28

顶点位置(cM)
Peak
99.41

106.81
212.11
222.61
102.71
111.71
117.21
151.11
160.01

LOD

8.92
6.89
3.50
3.05
4.94
6.13
5.65
4.42
3.12

加性效应

Addition
0.02
0.02
0.01
0.01
0.02
0.02
0.01

-0.02
-0.01

表型贡献率

R2

0.12
0.11
0.04
0.04
0.02
0.01
0.01
0.03
0.02

注：条形表示在染色体上的间隔。

Note: The bars indicated intervals on chromosomes.
图4 鉴定的食味品质数量性状基因座(QTL)的共定位

Fig.4 QTL co-localization for taste quality traits

2.5 食味品质QTL定位的候选基因

将所有性状的阈值设定为2.5，主效QTL被定义

为对超过 10%的表型变异有贡献的QTL，根据B73
参考基因组的 v4版本，确定了本实验所定位的主效

QTL 所在区间对应的物理位置：QTL qFH3-1 为

Chr3：156029542- 156421008、qFH3- 2 为 Chr3：
122371874-138372172、qFH5-2为Chr3：126159799-
126487736、qFH5- 3 为 Chr5：28983722- 33512396、
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3 结论与讨论

果皮柔嫩度是指果皮抵抗由于咀嚼而破碎的能

力，甜糯玉米果皮柔嫩度是评价食用品质的重要指

标。玉米果皮柔嫩度与子粒的果皮厚度呈负相关。

测微计法、硬度计法等[22]能明确区分果皮厚度及柔

韧性，但仅参考果皮厚度作为鲜食玉米食用品质的

评价指标是片面的。本研究利用SMS TA.XT plus质
构仪测量子粒柔嫩度，不仅考虑果皮对食用的影响，

果肉同样考虑，不同玉米品种在乳熟期胚乳已积累

了较多的固形物，此时质构仪所反映的实际上是自

交系子粒果皮和胚乳共同的抗穿透能力。可以更好

地模拟在食用时果皮和内容物人的咀嚼，克服了人

工品尝法结果因人而异的缺点，确保表型鉴定结果

的客观性。

叶片光合作用形成的光合作用产物在植株体内

主要以蔗糖的形式进行运输，由叶片运转到子粒中

的蔗糖是合成子粒中各种物质的基础[23～25]。子粒发

育过程中，蔗糖的含量反映了淀粉合成底物的供应

水平，子粒中蔗糖含量高时有利于淀粉合成[26，27]，淀

qGLU2-1为Chr2：18564829-24597840、qGLU2-2为
Chr2：25738504-30125649。在maizeGDB网站上，从

这些置信区间共找到 44个注释基因。根据基因的

功能注释以及组织特异性表达热图筛选与子粒含糖

量和果皮柔嫩度相关的候选基因(图 5)。可溶性糖

和果皮性状的相关候选基因分别为24和20个。

注：颜色表示候选基因的相对信号强度。

Note: The colors indicated the relative signal intensities of candidate genes.
图5 候选基因在不同器官或组织中的基因表达模式

Fig.5 Gene expression patterns of candidate genes in different organs or tissues



粉的含量过多导致甜玉米的口感下降，果肉相关的

果肉硬度与蔗糖含量显著相关，说明蔗糖的含量影

响果肉的淀粉含量。可溶性糖之间的相关性均呈现

极显著相关，并且相关性较高，但是可溶性糖含量和

果皮性状之间大多呈现不相关关系，从而说明选择

含糖量高的玉米品种并不影响其嫩度，反而选择高

糖品种可能促进其他可溶性糖的含量值。

运输到子粒中的光合产物最初以蔗糖的形式存

在，蔗糖降解生成UDPG和果糖后才能用来合成淀

粉[28]。所以本研究中子粒果糖和葡萄糖的含量的相

关系数高达 0.82，并且葡萄糖和果糖的许多QTL位

于共同的基因组区域，这些结果表明，一些控制葡萄

糖和果糖的基因可能是相同的或遗传相关的，也许

这些基因负责可溶性糖性状之间的相关性。植物激

素在正常植物的生长发育中起着重要的作用 [29，30]，

GRMZM5G808366、GRMZM2G429254为生长素反应

因子 [31]，参与植物中生长素介导的转录调控，基因

GRMZM2G089806 编 码 生 长 素 诱 导 蛋 白 ，基 因

GRMZM5G831795编码 IAA-氨基酸水解酶，通过从

IAA-氨基酸结合物中释放游离 IAA参与生长素稳

态[32，33]，对植物生长和发育起到重要作用。

叶绿体是植物细胞的重要细胞器。绿色植物通

过叶绿体，利用光能，通过光合作用合成可溶性

糖 [34～36]，基因 GRMZM2G133012编码蛋白网状叶绿

体，为叶绿体内的蛋白质，可能参与植物的光合作用

生成类物质。

转录因子(TFs)对于基因表达的调节至关重要，

他们可以激活或抑制其靶基因的转录。发现 10个
候选基因，在不同的水平的基因表达调控的，转录调

节相关基因 GRMZM2G160902、GRMZM2G160840、

GRMZM2G057131， 其 中 ， GRMZM2G404973、

GRMZM2G153268、 GRMZM2G132756、

GRMZM2G176063、GRMZM2G302891编码锌指蛋白

家族，锌指蛋白(zinc finger protein)是一类具有“指

状”结构域的转录因子，负责调控基因的表达，有研

究 表 明 锌 指 蛋 白 对 调 控 子 粒 产 量 [37]。

GRMZM2G123202、GRMZM2G047626 编 码 玉 米

MYB 转录因子，MYB家族植物转录因子在植物中执

行各种生物学过程的功能[38]，有研究表明MYB基因

与 玉 米 淀 粉 生 物 合 成 有 关 [39]。 基 因

GRMZM2G054795编码YABBY转录因子 [40]，该家族

是植物特异转录因子家族，在植物的生长、发育和形

态发生中起作用[41，42]。

本研究中确定的一些标记-性状关联与之前报

道的与子粒含糖量和果皮柔嫩度相关的基因存在联

系。并且通过基因表达谱分析获得与子粒内可溶性

糖的积累和果皮性状相关的器官/组织发育阶段的

基因表达特异性信息，可以更全面地理解基因的功

能。根据基因的功能注释以及组织特异性表达热图

筛选与子粒含糖量和果皮柔嫩度相关的候选基因。

子粒内可溶性糖的积累和果皮性状的发育受到几个

关键因素的控制，如光合作用效率、光合产物的分

配、植物激素、转录因子、一系列蛋白质因子和环境

影响。本研究结果可为食用品质性状的精细定位主

效基因克隆和可溶性糖含量高、食用口感更好的鲜

食甜玉米品种选育提供理论依据，并且需要进一步

研究以更准确地识别重叠区域。因此，有必要优化

标记密度并改善连锁图谱，为QTL的精细定位打下

基础，并为通过标记辅助选择提高食用品质提供理

论依据。
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