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摘  要: 青贮玉米是优质饲料作物, 对畜牧业的大力发展具有重要意义。为了探究青贮玉米品种的遗传多样性现状, 

以 141 个通过国家及各省区(市)审定的青贮玉米品种为材料, 基于农艺及品质性状与 SSR 标记从生态区角度对供试

品种进行遗传多样性分析。结果表明, 13 个农艺及品质性状的变异系数区间为 10.30%~30.31%, 平均为 16.01%; 多

样性指数区间为 0.50~0.71, 平均为 0.60。农艺及品质性状聚类将供试品种划分为 5 个组, 同一生态区来源的品种多

归为同一组。40 个 SSR 标记共检测到 482 个等位变异, 平均每个位点 12.05 个, 多态性信息含量(polymorphism 

information content, PIC)变幅为 0.27~0.89, 平均为 0.68。南方品种大部分聚集在同一组, 与东华北、黄淮海和西北品

种间的遗传距离均较远, 分别为 0.054、0.047 和 0.046。两种方法分析结果具有共性, 但也存在一定的差异, 南方品

种在农艺及品质性状和 SSR 标记上均具有特异性, 西北和黄淮海品种仅在农艺及品质性状具有特异性。将两种方法

相结合, 能更全面、准确的了解青贮玉米品种的遗传背景, 为不同生态区新品种选育及推广种植提供依据和参考。 
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Genetic diversity analysis of silage corn varieties based on agronomic and 
quality traits and SSR markers 

LIU Shao-Rong1,2,**, YANG Yang1,**, TIAN Hong-Li1,**, YI Hong-Mei1, WANG Lu1, KANG Ding-Ming2, 
FANG Ya-Ming1, REN Jie1, JIANG Bin1, GE Jian-Rong1, CHENG Guang-Lei1,*, and WANG Feng-Ge1,* 
1 Maize Research Center, Beijing Academy of Agriculture and Forestry Sciences / Beijing Key Laboratory of Maize DNA Fingerprinting and Molecu-
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Abstract: Silage corn is a high-quality feed crop, which is of great significance to the vigorous development of animal husbandry. 
In order to explore the current status of genetic diversity of silage corn varieties, 141 silage corn varieties approved by national or 
provincial (municipal) were used as materials. From the perspective of ecological regions, the genetic diversity of the test varieties 
was analyzed by agronomic and quality traits and SSR markers. The results showed that the coefficient of variation of the 13        
agronomic and quality traits ranged from 10.30% to 30.31%, with an average of 16.01%; the diversity index ranged from 0.50 to 
0.71, with an average of 0.60. According to the cluster analysis of tested varieties based on agronomic and quality traits, all the 
varieties were divided into five groups, and most of them from the same ecological region were classified into the same group. A 
total of 482 allelic variants were detected for 40 SSR markers, with an average of 12.05 per locus, and the polymorphic informa-
tion content (PIC) ranged from 0.27 to 0.89, with an average of 0.68. The genetic distances between South varieties and Northeast, 
Huang-Huai-Hai, or Northwest varieties are relatively far with a value of 0.054, 0.047, and 0.046, respectively, and most of South 
varieties are clustered in the same group. The analysis results of the two methods show both commonalities and differences. South 
varieties show specificity in both agronomic and quality traits and SSR markers, while Northwest and Huang-Huai-Hai varieties 
show specificity only in agronomic and quality traits. Combination of the two methods can thus help us understand the genetic 
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background of silage corn varieties more comprehensively and accurately, and provide basis and reference for the selection and 
promotion of new varieties in different ecological regions. 
Keywords: silage corn; approved varieties; genetic diversity; SSR marker; agronomic and quality traits 

玉米是中国重要的粮饲兼用作物, 2019 年种植

面积为 4128 万公顷[1], 超过稻谷和小麦, 位居农作

物第一。随着中国粮改饲产业结构调整及畜牧业发

展, 饲用玉米, 特别是青贮玉米的种植面积在逐步

扩大, 为畜牧业供给充足的优质饲料[2]。青贮玉米作

为优质饲料, 具有产量高、品质好、饲用价值高等

特点, 已在畜牧业发展、生态环境保护、农业增收

中占有不可或缺的地位, 大力开展青贮玉米的品种

选育是解决当下畜牧业迅速发展带来的饲料缺乏问

题的有效途径[3]。然而中国青贮玉米研究起步较晚, 

虽然审定了不少品种, 但对这些品种的遗传来源并

不清楚, 所以亟需摸清我国青贮玉米品种遗传背景

现状。近年来, 对青贮玉米的研究主要集中在高产

优质[4-5]、生态适应性[6-8]和配套栽培技术[9-10]等方面, 

关于青贮玉米遗传多样性分析的报道不多。 

遗传多样性分析是作物种质资源研究的一种重

要手段, 旨在了解和掌握不同品种之间的遗传差异, 

为推动植物育种与遗传改良奠定基础。遗传多样性

分析可以从形态学性状和分子标记 2 个方面进行, 

形态学性状是从植物的表型性状来区分品种差异 , 

分子标记是通过遗传物质反映品种间遗传变异程

度[11]。迄今为止, 形态学性状已被广泛应用到玉米[12]、

谷子[13]、水稻[14]、马铃薯[15]等农作物的遗传多样性

研究中。在利用形态学性状对青贮玉米品种进行遗

传多样性研究方面, 柴华[16]用 10 个形态学标记将

36 个青贮玉米自交系划分为五大类, 为选育优质青

贮玉米品种提供依据; 吴建忠等[17]基于 22个品质性

状对 14个青贮玉米品种进行遗传变异分析, 发现脂 

肪、木质素和淀粉的变异系数较大, 分别为 20%、

19%和 16%, 为青贮玉米的品质改良提供了参考。

SSR 标记具有检测简便快捷、多态性高和重复性好

等优点, 被迅速推广应用。李齐向等[18]采用 23 对

SSR 标记对 4 个代表国内主要杂种优势群的普通玉

米品种和 65个青贮玉米自交系进行聚类分析, 将大

部分未知系谱来源的青贮玉米划分为 Lancaster群、

旅大红骨类群、塘四平头群和 Reid 群, 初步明确了

其系谱来源。 

国内外关于玉米遗传多样性的研究, 主要聚集

在种质资源多样性评价、杂种优势群划分等方面 , 

而针对青贮玉米品种遗传多样性的评估鲜有报道。

本研究对 141个来源于 2002—2020年国家及各省区

(市)审定的青贮玉米品种, 基于其 13 个农艺及品质

性状和 40 个 SSR 标记, 并结合品种来源的生态区, 

进行了遗传多样性分析, 以了解各生态区青贮玉米

品种的农艺、品质性状及遗传分化特点, 为青贮玉

米的新品种选育及推广种植提供理论依据和参考。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

试验材料选自 2002—2020年通过国家及各省区

(市)审定的 141个青贮玉米杂交种。参照 2016年国

家青贮玉米品种区域试验的生态组别划分, 并结合

播种区域、播种时间、品种类型和选育单位等因素

将供试品种划分为 4 个生态区, 分别为东华北区、

黄淮海区、西北区和南方区, 详细品种审定来源及

生态区分布见表 1。农艺及品质分析材料: 在 141个 

 
表 1  样品信息统计 
Table 1  Sample information statistics 

生态区  

Ecological region 

审定品种来源及数量  

Source and number of varieties approved 

总计 

Total 

东华北 Northeast 国审玉 11个, 北京 14个, 黑龙江 22个 

National approved corn 11, Beijing 14, Heilongjiang 22 

47 

黄淮海 Huang-Huai-Hai 国审玉 4个, 河北 14个, 山西 3个, 陕西 6个 

National approved corn 4, Hebei 14, Shanxi 3, Shaanxi 6 

27 

西北 Northwest 国审玉 4个, 内蒙古 21个, 新疆 14个, 甘肃 2个, 宁夏 6个 

National approved corn 4, Inner Mongolia 21, Xinjiang 14, Gansu 2, Ningxia 6 

47 

南方 South 国审玉 5个, 四川 8个, 贵州 2个, 上海 1个, 福建 3个, 云南 1个 

National approved corn 5, Sichuan 8, Guizhou 2, Shanghai 1, Fujian 3, Yunnan 1 

20 
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青贮玉米品种中, 有 19个品种具有多个生态区或年

份审定来源, 其中 13个品种具有 2个审定来源, 3个

品种具有 3个审定来源, 3个品种具有 4个审定来源, 

即青贮玉米样品由 141 个扩增到 169 个。SSR 标记

分析材料: 包括 141 个青贮玉米品种和 5 个普通玉

米品种(德美亚 1号、郑单 958、苏玉 29、先玉 335、

农大 108)。从试验材料中选用 5 个国家或省区(市)

级青贮玉米区试对照品种(雅玉青贮 8号、雅玉青贮

26、大京九 26、京九青贮 16、桂青贮 1号)、2个推

广面积较大的粮饲兼用品种(中玉 335、京科 968)和

5个国家普通玉米区试对照品种作为参考对照。 

1.2  试验方法 

1.2.1  农艺及品质性状    农艺及品质数据均来自

于国家及各省区(市)青贮玉米审定公告, 其中包括

13个性状, 分别为生育期、株高、穗位高、绿叶数、

穗长、穗行数、粗蛋白、中性洗涤纤维、酸性洗涤

纤维、淀粉、干重、鲜重和种植密度。凯氏定氮法

测定粗蛋白含量, 旋光法测定淀粉含量, Van Soest

法测定中性洗涤纤维和酸性洗涤纤维含量, 具体步

骤参见 GB/T25882-2010 [19], 其他性状测定方法参

见审定公告。 

1.2.2  SSR 标记    采用的 40对 SSR引物, 均为玉

米品种鉴定行业标准中发布的引物, 具有多态性好, 

均匀分布在玉米的 10条染色体上的特征, 具体引物名

称、序列及片段长度等信息参考已发表的文献[20-21]。 

1.2.3  DNA 制备和 SSR 基因分型     采用改良

CTAB法[22]提取供试材料基因组 DNA, DNA浓度和

质量用紫外分光光度计(Nanodrop 2000)测定, 根据

测量值调节工作液浓度。SSR-PCR 体系: 反应液总

体积为 20 μL, 包括 2×Taq Plus Master Mix 10 μL, 

ddH2O 7.75 μL, 引物 0.25 μL和DNA样品 2 μL。PCR

程序: 预变性 95  5 min; ℃ 变性 94  40 s, ℃ 退火 60  ℃

35 s, 延伸 72  45 s, 35℃ 个循环; 延伸 72  10 min; ℃

4℃保存。PCR产物检测: 采用 10重 PCR产物电泳

检测的方法。向 96 孔电泳板的单个孔中分别加入

2 μL 10重 PCR的混合产物、10 μL含有 1% GS3730- 

500分子量内标的甲酰胺。将上述混合样品放入 PCR

仪中 95℃变性 5 min, 4℃保存 10 min, 2000转 min–1

离心 30 s后, 于 ABI 3730XL DNA分析仪上进行荧

光毛细管电泳。预电泳时间 2 min, 15 kV, 电泳时间

30 min, 15 kV, 电泳原始数据由 Data Collection软件

收集, 用 SSR Analyser (v1.2.4)指纹分析器[23]对电泳

数据基因分型分析。 

1.3  数据统计与分析 

采用 SPSS 25 软件对农艺及品质数据进行平

均值、标准差和极值的统计 , 并进行方差分析 ; 利

用 Microsoft Excel 2016 计算变异系数和 Simpson

多样性指数。基于 R 语言 scale 函数对农艺及品质

数据标准化处理, 再利用 dist函数, 选择“euclidean”

方法计算出品种间的欧式距离。将上述品种间的

欧式距离矩阵导入 PowerMarker V3.25[24]软件得

到农艺及品质性状 NJ (Neighbor-Joining)聚类结果, 

结合 MEGA7[25]软件绘制聚类图。采用 Power 

Marker V3.25 软件对 SSR 基因型数据进行分析 , 

计算不同生态区品种的等位变异数、基因型数、

基因多样性、杂合度和 PIC 值。同时基于 Nei’s 

(1973)方法计算品种间的遗传距离 , 得到 SSR 标

记 NJ 聚类结果 , 结合 MEGA7 软件绘制聚类图。

基于欧式距离矩阵和遗传距离矩阵 , 选用多变量

统计分析软件 MVSP V3.22[26]对品种进行主成分

分析并绘制 PCA 图。  

2  结果与分析 

2.1  农艺及品质性状遗传多样性分析 

对 169个青贮玉米样品的 13个农艺及品质性状

进行了描述性统计(表 2), 各性状存在不同程度的变

异 , 变异系数分布在 10.30%~30.31%之间 ,平均为

16.01%, 其中干重和酸性洗涤纤维的变异系数超过

20%, 其他性状变异系数在 10%~20%之间。Simpson

多样性指数的变化区间在 0.50~0.71, 平均为 0.60, 

穗长多样性指数最高, 粗蛋白多样性指数最低。在

青贮玉米品质性状中, 粗蛋白和酸性洗涤纤维表现

出较丰富的遗传多样性。 

基于 13 个农艺及品质性状对供试品种进行聚

类分析, 从图 1-A可知, 169个青贮玉米样品可被划

分为 5个组, 大部分样品聚集在 X3、X4组。X1组

包括以桂青贮 1号为代表的 19个样品, X2组包括以

中玉 335为代表的 13个样品, X3组包括以京九青贮

16、京科 968及雅玉青贮 8号为代表的 72个样品, X4

组包括以大京九 26为代表的 45个样品, X5组包括

以雅玉青贮 26 为代表的 20 个样品。对农艺及品质

性状聚类组群进行主成分分析(图 1-B), 根据 5个聚

类组群的具体分布情况将坐标图划分为 I、II、III、

IV 四个区域, 从整体上来看, 各组群分布均相对集

中, X1、X5组分布在 I、III区, 但主要集中在 III区, 

X2组主要分布在 I区, X3组主要分布在 I、II区, X4  
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表 2  169 个样品的农艺及品质性状特征 
Table 2  Agronomic and quality characteristics of 169 samples 

农艺及品质性状 

Agronomic and quality traits 

平均值±标准差 

Mean±SD 

变异幅度 

Range 

变异系数 

Coefficient of variation (%) 

Simpson指数

Simpson’s index

生育期 Growth period (d) 116.09±13.56 82.9–141.5 11.68 0.64 

株高 Plant height (cm) 305.34±31.45 228–400 10.30 0.59 

穗位高 Ear height (cm) 138.85±24.26 89.00–215.03 17.47 0.52 

绿叶数 Green leaf number (piece) 15.25±2.89 8.80–22.02 18.95 0.56 

穗长 Ear length (cm) 22.10±2.38 16.7–27.0 10.77 0.71 

穗行数 Ear rows (row) 16.60±1.76 12.5–21.0 10.60 0.63 

粗蛋白 Crude protein (%) 8.73±1.47 6.61–15.91 16.84 0.50 

中性洗涤纤维 NDF (%) 45.87±6.64 26.36–62.34 14.48 0.64 

酸性洗涤纤维 ADF (%) 20.94±4.88 12.46–33.90 23.30 0.61 

淀粉 Starch (%) 30.81±3.51 22.07–37.79 11.39 0.55 

干重 Dry weight (kg hm–2) 21,848.09±6622.33 11,238.00–39,082.65 30.31 0.66 

鲜重 Wet weight (kg hm–2) 80,071.25±12,994.96 50,290.5–108,431.1 16.23 0.63 

种植密度 Planting density (plant hm–2) 66,553.56±10,532.54 42,000–120,000 15.83 0.53 

NDF: neutral detergent fiber; ADF: acid detergent fiber. 

 

图 1  169 个青贮玉米样品的农艺及品质性状聚类图及聚类组群主成分图 
Fig. 1  Cluster diagram and principal component diagram of 169 silage corn samples grouped by agronomic and quality traits 
A: 169个青贮玉米样品的 NJ聚类图。在该图中, 红色、绿色、紫色、蓝色小圆分别代表东华北、黄淮海、西北和南方品种, 红色、
绿色、紫色、蓝色、天蓝色线条分别代表 X1、X2、X3、X4和 X5聚类组群。B: 聚类组群主成分图。在该图中, 红色、绿色、紫色、
蓝色、天蓝色分别代表 X1、X2、X3、X4和 X5聚类组群。 
A: NJ cluster diagram of 169 silage corn samples. In this figure, the red, green, purple, and blue circles represent the Northeast, 
Huang-Huai-Hai, Northwest, and South varieties, respectively, and the red, green, purple, blue, and sky blue lines represent X1, X2, X3, X4, 
and X5 cluster group. B: Principal component diagram of cluster group. In this figure, the red, green, purple, blue, and sky blue represent X1, 
X2, X3, X4, and X5 cluster group. 

 
组分布在 III、IV区。各组群坐标分布结果与聚类分

组结果基本一致。 

2.2  SSR标记遗传多样性分析 

40对 SSR引物在 141个青贮玉米品种中共检测到

482 个等位变异, 每对引物等位变异数量范围为 3~27

个, 平均为 12.05 个; 基因多样性的变化范围为 0.29~ 

0.90, 平均为0.71; 杂合率的变化范围为0.27~0.94, 平均

为 0.68; PIC的变化区间为 0.27~0.88, 平均为 0.68。 

以普通玉米为参考对照, 分析青贮玉米品种的

遗传背景, 对 141 个青贮玉米品种和 5 个普通玉米
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品种进行聚类分析(图 2-A), 供试品种被划分为 5个

组。S1组包括以雅玉青贮 28、雅玉青贮 8号和德美

亚 1 号为代表的 33 个品种, S2 组包括以大京九 26

为代表的 24 个品种, S3 组包括以京科 968 和郑单

958为代表的 14个品种, S4组包括以京九青贮 26、

苏玉 29 和先玉 335 为代表的 62 个品种, S5 组包括

以中玉 335和农大 108为代表的 13个品种。SSR标

记聚类组群的主成分分析显示, 虽然存在极少数的

离散品种, 但整体上各组群分布相对集中(图 2-B), 

基本上各自占据相应的位置。S1、S3组分布均主要

集中在 II区, S2、S5组在 III和 IV区均有分布, S4

组分布在 I、II、III区, 但主要聚集在 I、III区。各

组群坐标分布结果与聚类分组结果一致, 且两者分

析结果可以相互佐证。  

 

图 2  141 个青贮玉米品种和 5 个普通玉米品种的 SSR 标记遗传聚类图及聚类组群主成分图 
Fig. 2  Cluster diagram and principal component diagram of 141 silage corn varieties and 5 common corn varieties grouped by SSR 
marker 
A: 141个青贮玉米品种和 5个普通玉米品种的 NJ遗传聚类图。在该图中, 红色、绿色、紫色、蓝色小圆分别代表东华北、黄淮海、
西北和南方品种, 红色、绿色、紫色、蓝色、天蓝色线条分别代表 S1、S2、S3、S4和 S5聚类组群。B: 聚类组群主成分图。在该图
中, 红色、绿色、紫色、蓝色、天蓝色分别代表 S1、S2、S3、S4和 S5聚类组群。 
A: NJ genetic clustering of 141 silage corn varieties and 5 common corn varieties. In this figure, the red, green, purple, and blue circles rep-
resent the Northeast, Huang-Huai-Hai, Northwest, and South varieties, respectively, and the red, green, purple, blue, and sky blue lines rep-
resent S1, S2, S3, S4, and S5 cluster group. B: Principal component diagram of cluster group. In this figure, the red, green, purple, blue, and 
sky blue represent S1, S2, S3, S4, and S5 cluster group. 

 
2.3  不同生态区品种遗传多样性分析 

为了探究各生态区品种间是否存在遗传差异 , 

对不同生态区品种进行方差分析及遗传多样性比较

(表 3和表 4)。结果表明, 东华北品种各性状相对居

中 , 基因多样性、杂合度和 PIC 均最低 , 分别为

0.68、0.65和 0.64; 黄淮海品种生育期最短, 达到显

著水平, 等位变异数最低, 为 7.40; 西北品种生育

期、穗位高、干重和鲜重最高, 且均达到显著水平, 

等位变异数和基因型数均最高, 分别为 9.13和 16.30; 

南方品种穗长、穗行数和鲜重最低, 粗蛋白最高, 且

均达到显著水平, 基因型数最低, 为 10.30, 基因多

样性、杂合度和 PIC 均为最大, 分别为 0.71、0.72

和 0.68。结果表明, 西北和南方品种表现出丰富的

遗传多样性, 出现不同程度的性状分化, 产生了具

有地方性特征的性状特点。 

分析不同生态区品种在两类方法的聚类分布情

况。由农艺及品质性状聚类可知(图 2-A), 有 3个生

态区的大多数品种聚在相同的组群, 其中 37个西北

样品(62.7%)聚于 X4组, 28个黄淮海样品(84.8%)和

13 个南方样品(59.1%)聚于 X3 组, 但东华北样品分 
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表 3  4 个生态区品种农艺及品质性状的方差分析 
Table 3  Analysis of variance of agronomic and quality traits of varieties from four ecological regions 

农艺及品质性状 

Agronomic and quality traits 

东华北 

Northeast 

黄淮海 

Huang-Huai-Hai 

西北 

Northwest 

南方 

South 

生育期 Growth period (day) 116.37±9.06 B 101.72±8.82 C 126.77±8.52 A 110.37±17.39 B 

株高 Plant height (cm) 309.55±19.65 A 287.15±30.13 B 320.26±31.20 A 281.43±32.28 B 

穗位高 Ear height (cm) 132.34±16.32 B 121.18±15.76 C 158.86±22.38 A 125.51±17.76 BC 

绿叶数 Green leaf number (piece) 14.59±2.20 A 16.53±1.75 A 15.36±3.63 A 14.94±2.85 A 

穗长 Ear length (cm) 23.66±1.96 A 22.60±1.85 AB 21.56±2.17 AB 19.27±1.63 C 

穗行数 Ear rows (row) 16.83±1.51 A 16.42±1.56 A 16.94±1.77 A 14.57±1.29 B 

粗蛋白 Crude protein (%) 8.15±0.72 B 8.91±1.20 B 8.70±0.77 B 10.10±2.80 A 

中性洗涤纤维 NDF (%) 44.83±4.23 A 47.42±9.43 A 44.52±5.43 A 47.69±6.65 A 

酸性洗涤纤维 ADF (%) 19.09±2.45 C 22.53±6.47 AB 20.02±4.92 BC 23.39±3.74 A 

淀粉 Starch (%) 31.39±3.41 A 33.41±2.53 A 28.99±2.81 A 31.38±5.63 A 

干重 Dry weight (kg hm–2) 18,547.24±2435.26 B 17,536.17±2650.54 B 29,537.64±5435.77 A 17,759.3±3242.5 B 

鲜重 Wet weight (kg hm–2) 74,212.27±9542.69 B 74,436.46±7081.53 B 87,674.94±10583.30 A 62,630.35±10905.50 C

种植密度 Planting density (plant hm–2) 63,409.06±6881.68 B 70,340.91±16,516.78 A 69,877.12±8121.04 A 59,500.00±5916.61 B

表格中的数据均为平均值±标准差。 

NDF: neutral detergent fiber; ADF: acid detergent fiber. Value is mean ± SD. 

 
表 4  4 个生态区品种间的遗传多样性比较 
Table 4  Comparison of genetic diversity among varieties from four ecological regions 

生态区 

Ecological region 

样品数量 

Sample size 

等位变异数 

Number of alleles

基因型数 

Genotype number

基因多样性 

Gene diversity 

杂合度 

Heterozygosity 

PIC值 

PIC index

东华北 Northeast 47 7.65 13.55 0.68 0.65 0.64 

黄淮海 Huang-Huai-Hai 27 7.40 11.13 0.69 0.69 0.64 

西北 Northwest 47 9.13 16.30 0.71 0.69 0.68 

南方 South 20 7.43 10.03 0.71 0.72 0.68 

 
布相对离散, 24个样品(43.6%)聚于 X3组, 11个样品

(20%)聚于 X1组。各生态区品种之间的遗传距离结

果表明, 南方品种与东华北、黄淮海和西北品种遗

传距离较大, 分别为 0.054、0.047、0.046, 而东华北、

黄淮海和西北品种两两间遗传距离较小, 均在 0.01

左右。由 SSR标记聚类可知(图 2-A), 15个南方品种

(75%)聚于 S1 组, 东华北、黄淮海和西北品种主要

聚于 S4 组, 分别为 23 个(48.9%)、11 个(40.7%)和

22个(46.8%)。比较 2种聚类结果发现, 两者都能将

南方品种聚集在一起, 但农艺及品质性状还能将黄

淮海、西北品种聚集在一起。 

3  讨论 

3.1  青贮玉米杂交品种的品质性状评价及遗传

多样性分析 

粗蛋白、酸性洗涤纤维、中性洗涤纤维和淀粉

是反映青贮玉米品质的重要指标。粗蛋白提供动物

的蛋白质和氨化物两大营养物质, 其含量越高, 青

贮玉米品质越好。中性洗涤纤维和酸洗洗涤纤维是

评价动物消化率的重要指标, 其含量越低, 动物可

消化的干物质越多。根据 2010年国家颁布的青贮玉

米品质分级标准[19], 在本研究 2002—2020年通过国

家及各省区(市)审定的 169 个青贮玉米样品数据中, 

136 个样品达到粗蛋白国家一级标准(≥7%), 56 个

样品达到中性洗涤纤维国家一级标准(≤45%), 86个

样品达到酸性洗涤纤维国家一级标准(≤23%), 40个

样品达到淀粉含量国家一级标准(≥25%), 且品种

质量呈现为逐年提高的趋势。以上表明育种家在青

贮玉米的研究方面得到深度和广度拓展, 更加注重

饲喂效果 , 把为牲畜养殖提供更多能量作为出发 , 

使选育品种的目标更明确, 体现中国培育出的青贮

玉米新品种质量越来越好[27]。 

青贮玉米品种遗传多样性评价可为新品种选

育、品种生产应用提供重要参考。在供试品种的产

量及品质性状分析中, 发现干重、粗蛋白和酸性洗

涤纤维遗传多样性较丰富。本文研究结果与吴建忠
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等[17]、吴欣等[28]相比较, 干重、粗蛋白和酸性洗涤

纤维的变异系数均高出许多, 这可能与品种数目及

种植区域差异大有关。以上研究表明青贮玉米品种

的干重、粗蛋白和酸性洗涤纤维存在较大的改良空

间, 可为以后优质品种选育提供方向。本研究在王

凤格等[29]分析 32 个青贮玉米品种遗传多样性的基

础上将样品数增至 141 个 , 发现等位变异数、基因

多样性、PIC、杂合率普遍升高 , 但与易红梅等 [30]

研究参加 2014—2019年国家区试的 127个青贮玉

米品种结果基本一致 , 这可能受样品总数大小的

影响。  

3.2  不同生态区品种遗传多样性 

从生态区角度来对青贮玉米进行遗传多样性分

析, 能更精准的了解中国各种植区域品种的遗传分

化特点。根据方差分析及遗传多样性结果表明, 西

北和南方品种基因多样性、杂合度、PIC 指标略高

于东华北和黄淮海品种, 显现出丰富的遗传多样性, 

且出现了明显的性状分化现象。分析其可能原因 , 

有如下 3点: (1) 生态环境差异。不同生态区的地形、

气候、土壤条件等因素影响玉米品种形态性状表达。

(2) 生态区地理跨度及需求区域差异。东华北和黄淮

海品种种植区域跨度较小, 而西北和南方品种种植

区域跨度较大, 且青贮玉米主要需求区域在西北和

南方地区, 两地区品种类型多, 故遗传多样性较高。

(3) 不同生态区畜牧结构及生产要求不同。西北生态

区畜牧业发展迅速, 饲料相对缺乏, 对青贮玉米品

种的产量要求较高, 故西北品种生育期及生物产量

等性状指标高, 产生性状分化现象。 

农艺及品质性状聚类显示, 同一生态区的大部

分品种聚集在一起。分析其可能原因为不同生态区

的育种目标及生产需求不同, 即不同生态区形成了

适应当地需求的育种模式, 对目标性状存在定向选

择, 导致品种出现一定的性状分化。除此之外, 该结

果体现了我国青贮玉米的品种选育正在逐步出现针

对于特点区域、生态区进行品种改良的情况。SSR

标记聚类显示, 15个南方品种(75%)聚于 S1组, 而其

他组群中各生态区品种掺杂, 单生态区品种无明显

聚集现象, 结合不同生态区之间的遗传距离, 表明

仅南方品种有倾向于聚在一起。分子聚类结果说明, 

东华北、西北和黄淮海生态区品种基因来源复杂 , 

关键种质资源接近, 不同品种间存在基因交流, 造

成亲缘关系接近、遗传差异较小。同时, 南方地区

品种与其他生态区品种的遗传分化现象在一定程度

上反映出青贮玉米亲本具有区域选择差异。比较两

种聚类分析结果发现, 两者均能将大多数南方品种

聚集在一起, 但农艺及品质性状还能将黄淮海、西

北品种聚在一起。究其原因为这两种分析方法是青

贮玉米品种遗传多样性在不同层面上的体现, 形态

学聚类方法是依据作物的表型性状来区分不同品种

间的遗传差异, 然而表型性状易受很多复杂因素影

响如标记数量少、人为测量误差、环境条件等, 造

成遗传表达不稳定或不同基因型的品种表现出相同

表型特征的结果。相比之下, 分子标记是从 DNA水

平上反映不同个体间的遗传变异现象, 不受外界环

境影响, 结果相对准确。因此, 农艺及品质性状与分

子标记的分析结果不完全一致是合理的, 将两类方

法相结合能够更加准确、全面的了解物种的遗传变

异并描述和解释其遗传背景。 

本文利用农艺及品质性状与 SSR标记评价了我

国 4 个生态区青贮玉米品种的遗传多样性, 了解了

各生态区品种的农艺、品质性状及遗传分化情况 , 

其结果对不同生态区的育种策略调整具有参考价值, 

但仅从生态区角度对我国主要生产利用的青贮玉米

品种进行了分析评价, 今后还有待从统一田间试验

方面对品种进行更深层次了解, 以期更加客观评价

不同品种间形态差异, 为优质品种推广种植提供科

学依据。 

4  结论 

通过利用农艺、品质性状和 SSR 标记分析 141

个国审和各省区(市)青贮玉米品种的遗传多样性 , 

发现我国青贮玉米品种存在丰富的遗传多样性, 尤

其是西北和南方品种出现明显的性状分化现象; 南

方品种在农艺及品质性状和分子遗传上均具有特异

性, 西北和黄淮海品种在农艺及品质性状上具有特

异性; 综合两类方法能更准确、全面揭示品种遗传

多样性, 其研究结果对不同生态区育种策略调整具

有一定参考价值。 
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