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摘要    甜高粱(Sorghum dochna)是一种高产耐逆的C4植物. 因其茎秆富含糖分、生物产量高、适口性好等特点,

近年来又被发展为优质饲草作物. 甜高粱主要生物学特性直接或间接地影响饲草的产量和品质, 进而影响其作为

饲草作物的发展潜能. 本文综述了甜高粱种质资源筛选与重要性状遗传基础研究的最新进展, 分析了甜高粱饲草

产业发展案例, 旨在积极推动甜高粱饲草产业的研究和应用. 
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高粱(Sorghum bicolor L. Moench)是原产于热带

及亚热带地区的一年生单子叶C4植物 , 广泛种植于

干旱及半干旱地区[1]. 甜高粱又称糖高粱或甜秆, 是

普通粒用高粱的一个变种. 它不仅生物量高, 且茎秆

富含糖分 , 糖度在16%~22%; 对不同气候及立地条

件具有非常强的适应能力和较高的生物产量[2], 可以

有效利用干旱、盐渍化和瘠薄的边际土地. 因此, 甜

高粱作为一种粮食、饲草和能源作物备受关注[3]. 尤

其是目前我国草牧业发展对饲草需求的不断增加 , 

使得产量高、含糖量高、营养丰富的饲草甜高粱受到

越来越多的关注, 它也被广泛认为是具有发展潜力的

新型饲草作物. 本文综述了相关研究进展并分析了产

业发展的途径与案例, 以期促进甜高粱的研究与应用.  

1  甜高粱种质资源评价及品种选育 

甜高粱在我国栽培历史悠久. 截至目前, 我国甜

高粱种质资源共有1536份, 其中地方品种159份, 育

成品种217份, 国外引进品种1152份. 甜高粱分布较

广 , 我国从云南到黑龙江 , 从上海到新疆均有栽培; 

具有较强的适应和抗逆能力 , 主要表现在抗旱、耐

涝、耐盐碱、耐瘠薄、抗叶病等方面; 遗传多态性丰

富, 可作为高效育种的基础材料[4]. 国外引进品种主

要以美国的为主 . 美国从20世纪60年代开始先后选

育出Keller, Rio, Wray, Cowley, M-81E, Italy等品种, 

这些品种具有产量高、含糖量高、抗性好等特点, 被

世界各国引进并大面积推广[5]. 澳大利亚、巴西、印

度和欧洲的一些国家也选育出了一些新品种如

BR501, BR504, SSV400等, 并在各国推广应用[6].  

我国甜高粱育种研究起步较晚 , 始于二十世纪

七八十年代陆续开始的国外种质资源引进工作 . 中

国科学院植物研究所在甜高粱育种研究和开发领域

做了大量工作 , 先后培育甜高粱品种如 “BJ19” 

“BJ238” “BJ281” “BJ248”等优良品种. 近年来培育

的甜高粱品种如科甜1号、科甜2号、科甜3号等“科甜

系列”杂交种, 在全国甜高粱品种区域试验中表现优

异 , 显著优于国外品种 , 并在非洲和美洲推广种植 . 
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国内相关科研院所也相继开展了甜高粱品种的研究

工作 , 选育出了一批适于不同地区、不同用途的高

糖、高产、优质甜高粱品种. 例如, 辽宁省农业科学

院、沈阳农业大学、黑龙江省农业科学院、吉林省农

业科学院、山西省农业科学院、河北省农业科学院

等先后选育出了辽饲杂1号、沈农甜杂1号、龙饲1号、

吉甜1号、晋饲杂1号、能饲1号等甜高粱杂交种. 这

些杂交种在生产上表现出较好的杂种优势 , 生物产

量高、茎秆多糖多汁、抗逆性强、综合利用价值高[5].  

2  甜高粱基因组学研究 

美国能源部联合基因组研究所 (United States 

Department of Energy Joint Genome Institute, DOE 
JGI)于2009年初主持完成了对籽实高粱BTx623基因

组的测序、组装及初步分析[7], 其基因组大小约732.2 

Mb, 约34000个基因. 高粱基因组有其独有的特点和

复杂性, 虽然自禾本科植物分化后, 其基因组未发生

全基因组复制事件 , 但异染色质约为460 Mb, 占基

因组63%, 远高于水稻(Oryza sativa)的15%; 高粱基

因组重复序列含量较高, 主要为各类转座子, 约占基

因组的62%, 远高于水稻的39.5%, 但低于玉米(Zea 

mays)的82.1%[8].  

首个高粱基因组测序完成以后 , 研究人员试图

通过比较基因组学手段挖掘甜高粱基因组变异信息

及控制甜高粱主要农艺性状的关键遗传位点 . 我国

高粱基因组研究工作走在前列, 2011年首次利用二代

测序技术开展基因组重测序工作 , 比较了甜高粱与

籽实高粱基因组变异[9], 基因组水平分析了甜高粱与

籽实高粱的特征. 同时, 还利用高粱重测序数据在高

粱基因组内挖掘出 51个大片段获得与缺失变异

(larger-size presence/absence variants, lsPAVs), 通过

对这些lsPAVs变异的数量、类别以及在基因组上的分

布等分析后 , 发现不同基因组之间 lsPAVs存在的遗

传多样性与lsPAV影响的基因功能密切相关[10]. 同时

还利用在基因上的小片段PAVs (gss PAVs, genic 

small-size PAVs)变异特征开发了相关分子标记, 并

构建了首张高粱的PAV标记遗传图谱 , 并利用此图

谱完成了在国内外多个地区种植的高粱群体的重要

生物学性状如生育期、秆重、含糖量等的 QTLs 

(quantitative trait locus)定位分析[11,12]. 美国及澳大利

亚的研究人员也积极开展高粱基因组的二代测序工

作. 2013年, Morris等人[13]利用简化基因组测序技术

(genotyping by sequencing, GBS)和全基因组关联分

析方法, 对分布于全球并适应不同气候条件的971份

高粱品种开展基因组测序分析 , 鉴定了高粱从起源

地传播至亚非不同气候区域的方式 , 并定位到多个

与株高和开花期相关的基因和遗传位点. 同年, Mace

等人 [14]对来自不同地区的44个高粱品种进行了重测

序分析(测序深度16~45×), 重点关注了高粱野生种和

改良种的变异数据 , 并通过生物信息学分析识别出

大量与高粱驯化和作物改良相关的候选基因. 另外, 

Carrie等人 [15]对多个高粱遗传群体的1160单株进行

简化基因组测序, 分析了亚群间的基因渗入特征, 发

现高粱的六号染色体至少含有4个在不同高粱遗传背

景下适应温带环境所需的位点.  

随着测序技术的发展 , 高粱基因组数据也在海

量增加, 如何高效整合和利用这些数据资源, 加速重

要性状分子标记开发、基因克隆、功能解析成为关键. 

为此 , 我国科研人员整合了国内外48个高粱品种的

全基因组重测序数据 , 建立了首个高粱全基因组结

构变异数据库(SorGSD, http://sorgsd.big.ac.cn)[16], 为

数据资源的高效整合及利用提供平台. 形势所趋, 有

必要高效整合各类组学数据、种质资源数据、环境因

子数据、精细表型数据, 建立数据中心及平台, 加强

数据的利用效率 , 保障和加速科学研究与育种改良

的顺利开展.  

3  甜高粱生物量与饲草品质相关性状的遗

传调控 

甜高粱作为重要的饲料作物 , 其生物量和品质

的改良尤为重要. 株高、茎秆成分、含糖量及分蘖性、

叶片形态建成及持绿特性、生育期和抗逆性等重要性

状直接或间接地影响其生物量和饲草品质 [17~20]. 高

效的遗传改良依赖于高粱丰富的遗传多样性、重要性

状的遗传力以及对控制农艺性状关键遗传位点的挖

掘和调控网络的解析等 . 由于甜高粱杂交育种的历

史比较短 , 控制生物学性状的关键遗传位点的挖掘

较少, 且作用机理及调控网络不清晰, 很有必要加强

甜高粱基础研究及分子设计育种工作 , 加速甜高粱

遗传改良, 快速实现根据不同气候带、土地特点及生

产需求, 选择理想甜高粱品种的育种目标.  

3.1  茎秆是甜高粱作为高产饲草作物的关键 

甜高粱茎秆粗壮、富含汁液, 且汁液含糖分; 其
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株高3~5 m, 直径2~5 cm. 甜高粱与粒用高粱相比 , 

籽粒产量低, 但茎秆更粗壮, 植株更高大, 每公顷甜

高粱可产茎秆60000~75000 kg. 甜高粱作为重要的饲

料作物, 产量和品质均受到茎秆特性的影响, 主要包

括株高 , 含糖量 , 纤维素、半纤维素和木质素含量, 

粗蛋白含量及分蘖性等.  

株高是影响生物量的重要因素 . 赤霉素和油菜

素内酯可以促进植物株高和茎秆身长 , 它们及其代

谢产物作为关键信号分子调控株高 [21]. 高粱中赤霉

素合成缺失突变体都表现植株矮小且茎秆弯曲的表

型 [22], 已有研究报道定位到多个控制高粱株高和植

株整齐度的关键遗传位点 , 其中Dw1, Dw2, Dw3和

Dw4 4个位点被多次定位到 [23~25]并被成功应用到高

粱的育种工作中 . 目前多数商业化的籽实高粱品种

多数整合了Dw1, Dw2和Dw4遗传位点, 这4个关键位

点仅 Dw3 被克隆 [26]. Dw3 编码磷酸糖蛋白 (phos-    

phoglycoprotein), 参与生长素运输. 如何高效地克隆

关键基因, 有效地整合这些重要的遗传资源, 培育生

物量大的甜高粱品种是未来的努力方向.  

甜高粱茎秆含糖量高 , 与甘蔗 (Saccharum of-

ficinarum)相当. 通过对甜高粱品种(NK 405, Keller和

Tracy)茎秆发育过程中茎秆中糖分的积累特性研究, 

发现糖代谢酶(蔗糖磷酸合酶和转化酶)的活性直接

影响茎秆中糖分的积累 [27]. 其中甜高粱茎秆中蔗糖

磷酸合酶基因(SPS2和SPS3)和液泡转化酶基因(VIN)

的表达量比在籽实高粱中低. 2个蔗糖转运蛋白SUT1

和SUT4的低表达直接影响甜高粱中糖的积累[28]. 遗

传分析发现 , 高粱茎秆中蔗糖含量增加受到加性或

显性效应的影响 [29]. 根据甜高粱茎秆中汁液锤度的

高低分为甜与不甜, 锤度大于8%的为甜, 小于3%的

品系为不甜. 杂交试验表明, 甜与甜品系杂交, F1代

的含糖量一般都低于双亲的含糖量, 说明甜×甜的杂

种一代为超亲负优势; 甜×不甜杂种一代的含糖量为

中间型, 汁液含量少; 不甜×甜杂种一代的含糖量高

于双亲的低亲含量, 表现出显著的正杂种优势. 甜高

粱品种产糖率的高低, 除了与茎秆汁液锤度有关, 还

与茎秆产量、出汁率有关. 因此, 在甜×甜的杂种一

代中, 含糖量优势不突出, 但茎秆出汁率高, 仍能获

得较高的糖产量. 虽然不甜×甜杂交种糖含量优势较

大, 但出汁率较低, 因而不能获得较高的糖产量. 所

以, 甜×甜的杂交是今后甜高粱品种及三系选育的主

要目标. 目前, 已经定位到多个控制茎秆含糖量的遗

传位点, 分别分布在1, 3, 5, 10号染色体上[30,31].  

茎秆成分是影响甜高粱应用的另一个重要因素. 

研究表明 , 增加茎秆中纤维素含量可以增加植株的

总生物量 , 同时茎秆组分的改变会影响甜高粱茎秆

中糖分的积累和产量 [32]. 遗传分析发现 , 控制茎秆

纤维素含量和总生物量的性状均受加性效应的影响, 

双亲加性效应高的组合表现出更高的加性效应 [33]; 

另外, 有研究表明, 在高粱基因组内, 控制细胞壁组

分的QTLs与玉米基因组内QTLs共定位, 而且在染色

体上呈现簇状分布 , 部分位点以一因多效的方式行

使功能[33]. 目前已经克隆多个控制茎秆组分(包括纤

维素、半纤维素、木质素等)和生物量(鲜叶重、茎秆

干鲜重和茎秆总生物量等)的QTLs[23]. 整合控制茎秆

纤维素含量和生物量的优异等位基因位点 , 可以创

制用于饲料利用的甜高粱新种质. 另外, 高粱茎秆木

质素含量减少的褐色中脉突变体(bmr), 大大提高了

饲草高粱的适口性和消化率 [34]. 迄今 , 发现约29个

褐色中脉突变体 , 其中与木质素合成相关的突变体

有bmr2, bmr6, bmr12和bmr19. bmr6位于4号染色体, 

影响肉桂醇脱氢酶CAD活性 , 引起11个木质素合成

途径中关键酶上调表达[35], 进而影响木质素的合成; 

Bmr12位于7号染色体, 编码木质素合成酶COMT[36], 

这两个基因引起木质素组成发生变化 , 提高消化效

率. 因此, 合理利用这两个基因, 可以增加茎秆的生

物产量和转化效率 . 通过挖掘新的遗传位点或者已

知位点新等位基因有助于整合重要遗传位点培育更

多适合生产应用的甜高粱品系.  

3.2  高粱分蘖性受环境影响 

分蘖性是影响甜高粱作为优质饲草的重要因素

之一. 研究表明, 高粱分蘖数与植株干物质总量正相

关 [37], 增加分蘖不仅影响植株的结构和总生物量 , 

而且对糖分积累有积极的影响 . 植株分蘖除了受到

基因型的影响, 受环境的影响也较大[38]. 因此, 培育

多分蘖的高粱品种, 除了选择合适的基因型, 选择适

宜的生长环境也很重要. 在干旱缺水的生长环境下, 

植株会减少分蘖数 , 以保证开花期水分供应和最终

成熟, 但分蘖结实率低, 产量也会下降[39]. 由于分蘖

性受环境影响较大 , 因此对该性状的遗传分析比较

困难. 此外, 分蘖的角度影响株型, 紧凑的株型不仅

可以提高种植密度, 而且可以提高光合作用效率, 提

高生物产量. 在水稻中, 独角金内酯生长调节剂抑制
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生长素的生物合成, 降低局部吲哚乙酸含量, 调控水

稻分蘖角度 [40], 因此在甜高粱的株型遗传改良中 , 

也可以通过调控独角金内酯的表达获得理想株型 . 

水稻中控制分蘖角度和叶夹角的关键基因TAC1转化

芒草(Miscanthus sinensis), 可以提高芒草的生物量 . 

目前 , 已经定位到多个控制高粱分蘖的QTLs, 如苗

期分蘖数位点QTina.txs-A1, QTina.txs-A等 [41]和成熟

期分蘖数位点QTina.txs-A2, QTina.txs-H, QTina.txs-I

等[30].  

3.3  叶片形态建成与持绿特性的遗传调控 

叶片的形态建成主要包括叶面积、叶夹角、叶片

数、叶片长和宽、叶片形状和叶重等. 通过遗传分析

已经挖掘出84个QTLs位点调控叶片的生长发育和形

态建成 [42]. 在育种过程中 , 叶片与茎秆的夹角对种

植密度和光合作用的影响尤为突出 , 研究人员不仅

获得多个叶片直立的高粱突变体erl1, erl2等 [43], 并

通过遗传分析获得多个控制叶片夹角的关键遗传位

点如QLea.txs-A, QLea.txs-E, QLea.txs-I等[44].  

功能性持绿包括推迟衰老的起始和降低衰老速

率, 而持绿性状因其可以提升高粱的胁迫抗性, 已经

成为重要的选育指标 . 由于遗传多样性导致不同的

高粱品种具有不同叶片持绿表型 , 而且叶片的衰老

起始时间及衰老速率也不尽相同 , 因此从分子生物

学角度解析叶片持绿的机理具有重要意义 [45,46]. Wu

等人[47]利用转录组测序(RNA-seq)技术对高粱叶片正

常发育衰老以及黑暗诱导和盐诱导的衰老阶段的转

录组进行分析 , 发现正常发育衰老过程中4293个基

因的表达量出现显著性差异 , 将3396个出现过上调

表达的基因定为衰老相关基因 , 筛选了核心衰老标

记基因 , 为高粱衰老表型研究以及高产育种提供了

重要资源. 同时国外的研究人员发现, 在干旱条件下

叶片持绿的高粱, 籽粒灌浆能力提升, 茎秆碳水化合

物含量和籽粒重量也相应提高; 利用具有较强持绿

特性的非洲高粱品种B35, 构建的遗传群体鉴定出了

4个主效的持绿QTL位点(Stg1, Stg2, Stg3和Stg4)[48,49]. 

另外一个起源于埃塞俄比亚的高粱品种E36-1, 在干

旱条件下表现出很好的持绿特性, 遗传分析表明, 该

高粱品种中包含这4个持绿遗传位点中的3个 . 研究

人员还定位到多个控制叶片持绿的其他QTL位点[50], 

但是在不同的环境中遗传不稳定 . 深入解析这些关

键的遗传位点 , 并通过整合多种技术手段获得叶片

持绿的甜高粱品种是后续工作的重点.  

3.4  开花时间的遗传调控 

高粱是短日照热带作物, 对光周期十分敏感, 长

日照时会延迟开花. 在温带地区, 可以选择对光周期

不敏感基因型的品种进行种植 . 科研人员已经克隆

调控甜高粱成花时间的等位基因SbPRR37, 分析出

高粱长日照成花的主要抑制因子Ma1[18]. SbPRR37是

控制高粱响应光周期调控开花途径中的一个中心抑

制基因; 长日照条件下, 早晨和晚上光诱导SbPRR37

表达量上升, 产生足够的PRR37抑制FT (Flowering 

Locus T)和其他的成花基因, 抑制开花; 短日照条件

下 ,  夜晚SbPRR37的表达被抑制或消除 ,  诱导开

花[51]. 通过图位克隆、QTL定位及关联分析手段, 在

高粱基因组上已经定位到100多个控制开花时间的遗

传位点. 早期研究发现4个调控开花时间的位点, 称

为Ma1, Ma2, Ma3和Ma4, 其中Ma1对高粱开花时间

影响最大. Ma1很早就随着人类的迁移从其发源地非

洲的高粱中被人工选择并传播到亚洲 . 20世纪20年

代 , 美国等地就已利用了Ma1的隐性等位基因变异

开展育种 , 使早花高粱品种在温带地区作为粮食作

物 广 泛 种 植 .  M a 3 编 码 一 个 光 敏 色 素 B 蛋 白

(Phytochrome B, PhyB), 通过光信号抑制TEOSINTE 

BRANCHED1基因的表达, 调控高粱腋芽分蘖[52]. 最

近发现另外两个基因Ma5和Ma6, 可以增加光周期敏

感性 , 延长草高粱和甜高粱的营养生长时间 [36]. 这

些 位 点 的 显 性 等 位 基 因 控 制 长 日 照 条 件 

下的晚花表型. Ma6编码SbGhd7蛋白, 在长日照条件

下, 抑制EARLY HEADING DATE 1基因表达, 延长开

花时间, 增加生物量的积累和籽实产量[53]. Ma2, Ma4

和Ma5均可提高高粱光周期敏感性 . 由于甜高粱受

光周期调控敏感 , 而开花时间又直接影响甜高粱的

地域适应性和生物量的积累 , 因此深入解析甜高粱

开花期的遗传调控机理 , 对根据种植区域的特点和

生产需求 , 培育适应不同气候条件的甜高粱具有重

要的应用价值.  

3.5  高粱的生物和非生物胁迫特性 

近年来伴随着全球气候的变化 , 各种非生物胁

迫(干旱、盐碱、高温、低温、冻害等)和生物胁迫(虫

害和病害)对作物产量的影响日益严重. 甜高粱相比

玉米, 其在抗旱性、抗盐碱能力及抗病性等方面具有
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明显的优势. 例如, 甜高粱耐旱性较强, 在高温干旱

条件下, 柱头和花粉生活力相比玉米维持时间更长. 

在中度干旱条件下 , 灌浆期叶片明显的持绿表型可

以增加高粱适应干旱的能力. 除此之外, 当土壤盐浓

度在0.5%~0.9%, pH介于5.0~8.5时, 甜高粱均可生长. 

中国科学院植物研究所以甜高粱为实验材料在东北

松嫩平原内陆盐碱、天津、山东和江苏滨海盐碱地进

行耐盐碱种质筛选 , 发现高粱耐盐的遗传多样性较

高, 是优异的基因克隆和育种的材料. 另外高粱和苏

丹草(Sorghum sudanense (Piper) Stapf.) F1代杂交种

表现高产及良好的抗寒性 , 可以作为青贮饲料广泛

用于畜牧业[54].  

目前, 高粱基因组中已经定位或克隆到350多个

遗传位点或基因参与生物和非生物胁迫 [55], 其中90

个遗传位点与高粱响应干旱胁迫或叶片持绿表型相

关, 研究表明高粱抗旱相关的QTLs与叶片衰老持绿

相关遗传位点大多一致 . 目前成功应用到高粱抗旱

遗传改良的遗传位点主要是4个主效的持绿QTL位点

(Stg1, Stg2, Stg3和Stg4), 研究人员利用4个遗传位点

的不同组合培育出多个抗旱的高粱品系 [38]. 高粱耐

盐方面, 研究人员通过QTL定位克隆到约38个QTLs

与高粱萌发期和苗期的抗盐性相关 , 其中6个QTLs

表型贡献率超过10%[56], 这些资源为深入了解种子

萌发期和幼苗期耐盐性的遗传机理 , 提高高粱耐盐

性奠定基础. 而对高粱基因组中4个HKT基因的耐盐

机制分析后, 发现它们在钠、钾转运中的作用有时空

上的不同, 显著增加拟南芥(Arabidopsis thaliana)的

抗盐能力 [57], 未来可以通过生物技术手段应用于高

粱的耐盐性改良 . 高粱抗寒主要包括苗期抗寒和茬

割高粱的越冬问题 . 目前通过QTL定位已经挖掘到

苗期抗寒的QTLs约15个 [58], 利用BTx623和拟高粱

(Sorghum propinquum)杂交群体, 定位到影响高粱越

冬的7个QTLs[59], 这些遗传位点需要深入挖掘和解析, 

进而用于高粱抗寒改良过程. 另外, 高粱在耐重金属

和抗病虫等方面也具有优异的表现, 但是相关的遗传

基础研究还不深入, 与遗传育种的结合还不充分. 因

此, 在发展与饲草甜高粱相关农艺性状紧密相关分子

标记, 用于基因挖掘和品种筛选的同时, 还需要积极

整合控制胁迫响应、生长发育和杂种优势的关键基因

和遗传位点[60], 为研究人员通过分子辅助育种培育适

应不同农业生态气候、生物特性优良的高粱提供材料.  

目前根据高粱的生产育种及种植需求 , 综合考

虑高粱的基因型背景、生长环境、土壤特点等因素, 

灵活运用多学科方法 , 将传统育种与分子育种及生

物技术相结合, 应时而生, 因需所成, 有效地整合遗

传资源发展甜高粱产业具有重要意义. 例如, 在热带

气候的非洲地区, 干旱胁迫问题是关键, 另外独脚金

寄生菌的生长繁殖也影响了高粱的产量. 因此, 选育

耐旱和抗独脚金寄生的高粱可以满足这一地区的需

求. 而在中国北方的滩涂盐碱地区, 培育抗盐碱能力

强、生育期短、生物量大、水肥利用率高的饲草甜高

粱品种尤为重要.  

4  甜高粱饲草营养价值及青贮饲料加工 

甜高粱平均亩产5~6 t, 远高于青贮玉米的2.5~3 t, 

生物量平均比玉米高1倍以上. 青贮甜高粱的营养价

值只比精饲料降低3%~10%, 牲畜使用青贮甜高粱秸

秆比使用晒干秸秆增加消化率20%左右 . 甜高粱青

贮饲料其适口性、消化率以及营养价值均优于玉米秸

秆青贮. 同时甜高粱含有大量的糖分, 是畜牧增加脂

肪的重要物质. 在欧美等地, 因为甜高粱优越的生产

性能和饲料性能, 被当作替代青贮玉米的首选. 通过

给奶牛、肉牛、羊等饲喂甜高粱饲料, 发现其饲料性

能和经济效益等于或优于青贮玉米等[61,62].   

4.1  饲草甜高粱营养成分分析 

许多研究发现 , 饲草甜高粱品种营养成分的遗

传变异较大 , 不同品种间主要营养成分如粗蛋白含

量变异范围为5.38%~8.92%, 无氮浸出物、中性洗涤

纤维 (neutral detergent fiber, NDF)、酸性洗涤纤维

(acid detergent fiber, ADF)等成分都有显著差异, 因

此可以培育更高饲料营养价值的饲草高粱品种 , 来

改善动物对其中营养物质的可利用性 [63]. 饲草高粱

不同品种间干物质产量和粗蛋白含量差异显著 [64], 

不同品种间青贮饲料的粗蛋白含量和其他主要营养

成分也有显著差异 [65,66], 因此选择优质高产的饲草

甜高粱新品种是获取高质量青贮甜高粱饲料的重要

基础.  

青贮甜高粱的营养价值受生育期的影响较大 , 

不同生育期的甜高粱植株其营养特性和青贮特性有

很大的差别; 也有研究发现刈割次数也显著影响高

粱饲料中粗蛋白、灰分、中性洗涤纤维、酸性洗涤纤

维等[67]. 甜高粱在灌浆期、乳熟期和完熟期收获整株

干物质比率差异显著, 分别为25.6%, 30.8%和34.7%. 
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虽然完熟期干物质比率最高, 且籽粒产量也很高, 但

此时茎秆变硬且粗纤维含量增多, 适口性差, 消化率

随之也会下降 [68]. 饲草高粱植株开花后全株蛋白含

量随着籽粒成熟程度增加而逐渐降低, 综合考虑干物

质产量和营养成分, 最佳收获期应该在乳熟后期至蜡

熟前期[69], 此时可获得最高生物量和干物质比率, 其

干物质消化率在62.5%~67.1%, 中性洗涤纤维含量也

最高[65]. 收获过早青贮甜高粱的干物质含量偏低, pH

偏高, 影响青贮甜高粱的营养价值与吸收[70,71].  

4.2  甜高粱青贮饲料质量的控制 

因甜高粱茎秆富含糖分 , 这为青贮过程中乳酸

菌的活动提供充足的能量 , 也会迅速降低其pH, 从

而很好地抑制其他杂菌的活动 , 使得甜高粱在青贮

发酵过程中主要营养成分损失少 , 因此可以获得更

好的发酵品质 . 而且甜高粱经过青贮后与新鲜原料

相比, 其粗蛋白含量会有提高, 尤其是酸性洗涤纤维

含量显著提升[72].  

青贮饲料中使用菌剂和添加剂是提高甜高粱青

贮品质的重要技术手段 . 董妙音等人 [73]以甜高粱榨

汁后的秆渣为原料, 发现在添加青贮菌剂后, 制成的

青贮饲料与未加菌剂相比, 其乳酸含量显著提高, pH

则显著降低, 而中性洗涤纤维含量也会降低, 显著提

升了秆渣的营养品质 . 秦立刚等人 [74]研究了乳熟期

收获的甜高粱原料中添加2%蔗糖或6 mL/kg甲酸, 都

能够显著降低甜高粱青贮饲料的pH, 提高了饲料中

乳酸含量, 而可溶性碳水化合物、中性洗涤纤维含量

也有明显提高, 青贮之后硝酸盐含量则会显著降低. 

郭艳萍等人 [75]也报道成熟期甜高粱原料中添加甲酸

(6 mL/kg)、乙酸(0.3%)、丙酸(0.3%)和尿素(0.5%)等

后均能显著提升青贮饲料的营养品质 , 其中青贮饲

料的pH显著降低 , 而乳酸的含量则显著升高 . 另外

添加甲酸还能显著提升青贮饲料中性洗涤纤维含量, 

降低其中硝酸盐含量; 并且不同饲草高粱品种青贮

饲料的发酵质量存在差异 , 添加剂和品种对青贮的

发酵品质有交互作用 . 柴庆伟 [76]研究也发现在乳熟

后期的甜高粱秸秆渣中分别添加乳酸菌、纤维素粗

酶、0.5%尿素、0.3%食盐等, 其发酵品质可以得到很

好的改善; 甜高粱渣青贮后有酸香气味, 质地更加柔

软, 粗蛋白含量也比青贮前提升了17%以上; 而纤维

素成分会显著降低 , 还原糖的含量则提高了60%以

上. 李新胜等人 [77]用安特青贮酶(纤维素酶、β-葡聚

糖酶、蛋白酶)处理的甜高粱青贮饲料饲喂奶牛, 结

果显示试验组奶牛日平均产奶量极显著高于对照组. 

将蜡熟期收获的全株甜高梁进行青贮试验 , 发现微

生物添加剂可加快青贮料pH下降速度, 乳酸产量增

加, 且在不影响青贮料灰分和粗蛋白含量的情况下, 

明显降低了青贮饲料中乙酵、丁酸和丙酸含量[78].  

饲料加工生产工艺对甜高粱饲料营养价值也有

重要影响. 研究人员发现, 通过厌氧发酵脱汁甜高粱

渣、厌氧发酵甜高粱酒糟和直接干燥甜高粱酒糟3种

处理方式, 获得的干物质、中性洗涤纤维、总糖、灰

分含量差异极显著 , 活体外干物质消化率差异也很

显著 [79]. 因此 , 甜高粱整株或甜高粱秆渣作为青贮

饲料时, 其生产加工方式会显著影响其营养品质, 未

来需要重点关注.  

4.3  甜高粱青贮饲料与玉米青贮饲料的对比分析 

甜高粱青贮后质地细软、适口性好, 营养成分相

当于或好于饲用玉米. 甜高粱中糖类、蛋白质、纤维

素、氨基酸、矿物质等各项养分含量分析发现, 无氮

浸出物和粗灰分都比玉米高; 同时其含糖量比玉米

高2倍以上; 甜高粱干物质的质量分也更高[80]. 蜡熟

期甜高粱干物质产量是玉米2倍以上, 粗蛋白质含量

与玉米相近 ; 但可消化干物质产量远高于玉米 [71]. 

柴庆伟等人 [79]的研究也发现 , 乳熟后期甜高粱植株

中主要营养成分如总糖、粗蛋白、粗脂肪、无氮浸出

物等的含量都比全株玉米高 , 其中总糖含量更是达

到全株玉米的两倍以上 , 无氮浸出物也比玉米高出

64.2%; 其他研究者也发现, 甜高粱的中性洗涤纤维

和酸性洗涤纤维含量也比玉米低 [81]. 欧洲的研究发

现, 高粱与玉米相比具有更好的抗性、更高的干物质

产量; 具有较高的粗蛋白含量(13.7%)和中性洗涤纤

维含量62.6%[82]; 其木质素含量也更低. 在干旱地区

低投入水平下, 每公顷干物质产量也比玉米更高[83].  

甜高粱青贮饲料奶牛食用后利用率高 , 与青贮

玉米相比可增加产奶量 , 具有较高的经济效益 [84]. 

国内有牧场用青贮甜高粱饲喂奶牛, 能增加产奶量, 

证明了这一结论 [81]. 国外有研究表明 , 饲草高粱青

贮比玉米青贮具有更高的干物质瘤胃的可降解程度

(dry matter rumen degradability), 中性洗涤剂纤维的

瘤胃消化率趋于更高 , 而两者中纤维的有效瘤胃降

解性没有差异. 同时饲喂奶牛后其产奶量基本相同, 

但牛奶中的尿素含量显著降低 [82]; 饲喂肉羊后增重
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效果也与青贮玉米相近 [85]. 甜高粱青贮饲料的体外

干物质和中性洗涤纤维消化率较高 , 同时其较高的

可溶性糖水化合物含量促进并改善了青贮饲料的发

酵特性, 青贮质量也更好[86].  

国内有研究人员也对青贮甜高粱与青贮玉米饲

喂奶牛进行了对比试验分析 , 发现从产奶量和成本

效益方面看青贮甜高粱饲喂比青贮玉米秸秆饲料成

本降低 , 产奶量也更高 , 其经济效益十分明显 [87,88]. 

在奶牛实际生产中 , 也有更多的养殖场利用甜高粱

作为奶牛的主要饲料来源 , 获得了较好的效果 [89]. 

柴庆伟等人 [79]以添加复合微生物菌剂甜高粱青贮料

饲喂育肥牛和奶牛, 结果显示, 饲喂甜高粱青贮饲料

的肉牛, 其日粮干物质、粗蛋白、粗灰分、中性洗涤

纤维、酸性洗涤纤维消化率均高于饲喂青贮玉米, 肉

牛日增重提高了22.78 g/d, 青贮干物质采食量提高了

0.04 kg 头−1 天−1, 日粮干物质采食量提高了10个 /

天, 奶牛日平均产奶量增加了4.33%、乳脂含量增加

了3.34%、乳蛋白含量增加了6.51%、乳糖的含量增

加了2.45%, 还提高了奶牛机体的免疫能力. 李春喜

等人 [81]在青海用甜高粱青贮饲料进行了奶牛及羊的

饲喂研究, 也发现青贮甜高粱日粮饲喂奶牛, 比青贮

玉米日产奶量增加2.19 kg/头; 饲喂3~5月龄羊比青

贮玉米日多增重2.01 g/只, 2~3岁龄羊日多增重29.27 

g/只; 奶品质差异不显著. 张元来和白晶晶[90]进行了

青贮甜高粱与青贮玉米饲喂羊对比试验 , 通过日采

食量、日增重的测定对比发现, 甜高粱青贮日采食量

较青贮玉米提高了 20.14%; 日增重相对提高了

40.43%, 每 增 重 1 kg 体 重 , 精 饲 料 消 耗 降 低 了

29.92%; 粗饲料消耗降低了18.77%. 可见青贮甜高

粱喂羊增重快、饲料转化利用率高、育肥肉羊效果明

显. 赵通和王延飞[91]的研究也表明, 相对于青贮玉米, 

饲喂青贮甜高粱饲料肉牛增重效果明显, 增重量提高

了44.37%, 头均日收益分别提高了93.49%和29.64%. 

饲用甜高粱用作青贮作物有很大的利用价值, 因此完

全可以替代目前常用的玉米青贮原料用于养牛.  

4.4  甜高粱青贮饲料的前景 

有研究表明, 甜高粱品种青贮pH<4.12, 感官评

价为1级优等, 乳酸含量较高 , 丁酸含量较低 , 显著

高于玉米青贮饲料; 甜高粱青贮饲料水溶性碳水化

合物(water soluble carbohydrate, WSC)含量均超过了

4.5%, 粗脂肪含量为3.3%, 都显著高于青贮玉米; 而

粗纤维、中性洗涤纤维及酸性洗涤纤维含量, 甜高粱

与玉米青贮的灰分、钙、磷含量无显著性差异[66,92]. 

国外有研究表明 , 甜高粱青贮的干物质产量、蛋白

质、乳酸含量高于玉米青贮[93]. 与玉米青贮相比, 甜

高粱青贮木质素的含量低 , 甜高粱青贮干物质降解

率与中性洗涤纤维在山羊体内消化率更高 [94]. 在欧

洲 , 杂交饲草高粱与玉米青贮相比 , 具有更好的抗

性、更高的干物质产量、较高的粗蛋白含量(13.7%), 

但木质素含量更低 [83]; 在干旱地区低投入水平下 , 

每公顷可产干物质10~18.5 t, 粗蛋白1.7~2.8 t[67,95]. 

在干旱条件下由于饲草高粱的干物质产量更高 , 但

单位干物质生产消耗的水更少, 因此, 在这些区域饲

草高粱将是很好的选择 [95]; 而且饲喂饲草高粱不会

影响奶牛的产奶量和牛奶的品质[96].  

因此, 在美国、欧洲一些地区, 由于甜高粱优越

的生产性能和更高的营养 , 成为替代青贮玉米的首

选[97,98]. 综合来看甜高粱青贮饲料营养丰富, 富含糖

分 , 适口性好 , 牲畜更喜欢采食 , 而且甜高粱产量

高, 其青贮饲料成本会降低, 经济效益更明显[62].  

5  饲草甜高粱产业化示范 

甜高粱可以作为生物质能源原料用来发酵生产

酒精, 其副产物为酒糟. 内蒙古农业大学的研究人员

对甜高粱固体发酵生产酒精后所得酒糟的基本营养

成分进行了分析, 发现在接种量为0.25%、菌种活化 

2 h、发酵5 d所得到的酒糟粗蛋白含量最高, 且其他

主要营养成分与牛羊所需的基础饲料营养成分相类

似 [99]. 因此 , 对甜高粱秸秆酒糟进行一定的改造加

工后作为养殖场粗饲料使用 , 可以大幅提高秸秆的

综合利用率, 增加经济效益. 中国科学院植物研究所

甜高粱研究团队与内蒙古生原农牧业开发有限公司

合作 , 在内蒙古自治区建设了一条甜高粱固体发酵

酒精联产高值饲草的加工生产线 , 年加工生产酒精

200 t, 生产优质饲草2000 t以上. 此外, 还在吉林省

西部盐碱地区种植甜高粱 , 与企业合作开展甜高粱

固液分离糖浆-青贮饲料中试生产, 利用物理压榨浓

缩技术分离秸秆糖汁生产46%的糖浆 , 并利用秆渣

加工生产青贮饲料 . 这些产业化示范为综合利用饲

草甜高粱打下基础.  

6  展望 

甜高粱种质资源丰富, 遗传多样性高, 这为种质
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创新提供很好的遗传资源 . 伴随着近年来甜高粱基

因组测序工作的深入开展 , 通过加速整合物理图谱

及遗传图谱信息 , 积极开展重要生物学性状相关遗

传位点的深度挖掘 , 从而加快推进甜高粱分子育种

工作, 可为未来产业化培育更多的高产优质新品种. 

目前已经挖掘出与植株形态建成, 生育期、生物产量

及其他重要经济性状相关的遗传位点约900个, 其中

154个QTLs位点定位于物理图谱, 319个QTLs定位在

遗传图谱上[42]. 这些资源都将帮助研究人员通过分子

聚合策略设计育种, 培育出理想株型的甜高粱品种.  

近20年来我国畜牧业每年以9%的速度增长, 饲

料粮的比重已占到粮食总产量的36%, 今后还将会

大幅度增长, 人畜争粮争地的矛盾日益突出. “九五”

期间甜高粱作为新型饲料作物 , 在全国大部分省份

进行了推广种植 , 但甜高粱青贮产业化发展仍有很

多工作亟待开展 , 尤其是控制甜高粱需要重要的经

济性状关键基因及调控机理还没有明晰 , 饲草甜高

粱高产抗逆育种研究系统性不强 , 高产优质抗逆甜

高粱新种质挖掘不足 , 甜高粱青贮动物饲喂试验不

规范等, 因此它作为优质饲草的优势还没有显现, 作

为优质饲草来大力推行尚存在差距 , 需要更多的科

研单位加入甜高粱新品种培育及应用开发中来; 尤

其是重点培育更适合我国北方极短生育期和抗旱的

新品种, 以及高蛋白含量、高消化率的饲草甜高粱新

品种等. 近年来伴随着全球气候的变化, 干旱、病虫

害等对作物产量的影响日益严重 , 而甜高粱相较于

玉米, 其在抗旱性、抗盐碱能力及抗病性等方面具有

明显的优势. 我们相信, 甜高粱完全可以发展成为干

旱地区和盐碱地上最有潜力的作物 . 我国有数千万

公顷的盐碱、沙荒地等边际土地, 种植大田农作物产

量很低, 种植成本高, 效益也很低; 如果大面积推广

甜高粱种植, 可大大提高这些边际土地的生产效率, 

降低畜牧业饲料成本 , 也可为草食畜牧业发展提供

新的饲草来源.   
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Summary for “饲草甜高粱分子育种与产业化” 

Molecular breeding and industrialization of forage sweet  
sorghum 
Haichun Jing1,2,3*, Zhiquan Liu1,2, Limin Zhang1,2 & Xiaoyuan Wu1,2  
1 Key Laboratory of Plant Resources, Institute of Botany, Chinese Academy of Sciences, Beijing 100093, China; 
2 Inner Mongolia Research Centre for Practaculture, Chinese Academy of Sciences, Beijing 100093, China; 
3 College of Life Science, University of Chinese Academy of Sciences, Beijing 100049, China 
* Corresponding author, E-mail: hcjing@ibcas.ac.cn 

Sorghum (Sorghum bicolor (L.) Moench) is the world’s fifth major crop and a C4 model plant. Sweet sorghum is a vari-
ant of grain sorghum with implications in biofuel industry and stress biology because of it remarkable traits including 
high biomass production, high concentration of soluble sugars in its juicy stem, and strong abiotic tolerance. In recent 
years, there is a new demand to develop sweet sorghum into a forage crop, which requires the tailor-made modification 
of its major biological characteristics. Compared to silage maize, sweet sorghum possesses higher levels of directly fer-
mentable reducing sugars and the ability to accumulate high biomass under low-input production systems. In addition, it 
is tolerant to drought and more efficient in utilization of solar radiation and nitrogen-based fertilizers than maize on mar-
ginal lands which are not optimal for food production. These traits collectively make sweet sorghum more attractive than 
silage maize with huge potential as a forage crop. Yet, due to the relatively short history of sweet sorghum breeding, the 
development of new varieties adapting to various phenological requirements is restricted, and the rapid deployment of 
sweet sorghum for forage production is limited. Here we summarize the current status of forage sweet sorghum breeding 
in China. A suit of sweet sorghum traits, such as plant architecture (leave, and stem), flowering time and maturity, leaf 
senescence and accumulation of juice and sugar as well as drought and salt tolerance are identified, and recent progres-
sion in dissecting their genetic basis reviewed. It is suggested that newly developed cutting-edge technologies such as 
genome editing and whole-genome selection are needed to harness the genetic improvement of sweet sorghum. Feeding 
experiments with improved varieties showed that sweet sorghum is an important component of the livestock diet for in-
creasing the palatability and nutrient conversion efficiency. The production-scale demonstration project, forming a pro-
duction pipeline from sweet sorghum hybrid production, cultivation, distillation and feeding of livestock and cycle of 
manures, showed that forage sweet sorghum based bio-industry sets a model for circular economy in rural areas. Future 
forage sweet sorghum breeding and approaches to develop its bio-industry are discussed. 

sweet sorghum, forage crops, molecular breeding, industrialization 
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