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甜玉米籽粒糖代谢关键调控基因的鉴定
林建新  林静  张扬  卢和顶  陈山虎  廖长见*

(福建省农业科学院作物研究所/福建省特色旱作物品种选育工程技术研究中心, 福州 350013)

摘要      为了探究甜玉米籽粒形成过程中还原糖、可溶性糖和蔗糖含量变化规律及糖代谢

关键调控基因 , 选取授粉后10天、15天、20天、25天和30天这几个时间点进行含糖量检测和转录

组分析。结果显示还原糖含量在授粉后10天最高 , 约15 mg/g, 此后逐渐下降到约4 mg/g。可溶性

糖和蔗糖含量变化均呈现先升高后降低的趋势 , 两者在授粉后15天左右达到峰值 , 随后逐渐降低。

PCA分析结果表明 , 授粉后10天的样本可以明显与其他时间点样本区分开 , 而授粉后15天~30天之

间的时间点 , 样本区分度不大 , 表明授粉后10天时的籽粒发育与15天后的发育模式存在很大的不

同。以授粉后10天样本基因的表达量为参照 , 对221个淀粉和蔗糖代谢通路上的基因进行分析 , 发
现绝大部分注释基因在籽粒发育过程中不表达或低表达。有6个注释基因在授粉后15天持续高表

达 , 分别是编码淀粉合成酶 (EC 2.4.1.21)的基因Zm00001d045261、编码α-葡糖苷酶 (EC 3.2.1.20)
的基因Zm00001d036608、编码颗粒结合型淀粉合成酶 (EC 2.4.1.242)的基因Zm00001d033937和
Zm00001d045462、编码葡糖 -1-磷酸腺苷酰基转移酶 (EC 2.7.7.27)的基因Zm00001d050032及编码

蔗糖合酶(EC 2.4.1.13)的基因Zm00001d045042, 表明这6个编码基因在糖代谢过程中起着关键调控

作用 , 对甜玉米品质的形成具有至关重要的作用。该研究结果为今后鲜食甜玉米的分子育种工作

提供了重要的基因资源。

关键词      甜玉米; 可溶性糖; 转录组; 糖代谢; 关键调控基因

Identification of Key Regulatory Genes for Sugar Metabolism in Sweet Corn

LIN Jianxin, LIN Jing, ZHANG Yang, LU Heding, CHEN Shanhu, LIAO Changjian*
(Institute of Crop Research, Fujian Academy of Agricutural Sciences/Fujian Province Characteristic Dry Crop Variety 

Breeding Engineering Technology Research Center, Fuzhou 350013, China)

Abstract       In order to explore the change pattern of reducing sugar, soluble sugar and sucrose content and the 
key regulatory genes of sugar metabolism during the formation of sweet corn grains, sugar content and transcriptome 
analysis were performed at 10, 15, 20, 25 and 30 days after pollination. The results showed that reducing sugar content 
was the highest at 10 days after pollination, approximate 15 mg/g and it gradually decreased to approximate 4 mg/g. 
Whereas, the content of soluble sugar and sucrose increased firstly and then decreased, and reached the peak about 15 
days after pollination, and then gradually decreased. PCA analysis showed that samples at 10 days could be obviously 
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distinguished from samples at other time points, while samples at 15 days to 30 days did not show significant different, 
indicating that the development pattern of kernel at 10 days after pollination was significant different from that at 15 
days after pollination. The gene expression levels at 10 days after pollination was used as control, a total of 221 genes 
in the metabolic pathways of starch and sucrose were analyzed, as results revealed that most of the annotated genes 
were not expressed or low expressed during kernel development. There were six annotated genes, Zm00001d045261 
encoding starch synthase (EC 2.4.1.21), Zm00001d036608 encoding α-glucosidase (EC 3.2.1.20), Zm00001d033937 
and Zm00001d045462 encoding granule-binding starch synthase (EC 2.4.1.242), Zm00001d050032 encoding glucose-
1-adenosine acyltransferase (EC 2.7.7.27) and Zm00001d045042 encoding sucrose synthase (EC 2.4.1.13), were 
highly expressed at 15 days after pollination, strongly indicating that these six coding genes play a key regulatory role 
in the process of glucose metabolism, which plays an important role in the formation of sweet corn quality. The results 
of this study provide important genetic resources for the molecular breeding of fresh sweet maize in the future. 

Keywords       sweet maize; soluble sugar; transcriptome; sugar metabolism; key regulatory genes

超甜玉米 , 又称水果、蔬菜玉米 , 是玉米属 (Zea 
mays L.)的一个亚种 [1]。由于乳熟期超甜玉米籽粒可

溶性糖含量较高 , 甜味浓郁 , 并携带玉米特有的香味 , 
因此超甜玉米深受消费者喜欢 , 且对调整农业结构

和提升农民收入具有重要作用 [2-4]。甜玉米的甜味是

由于玉米中糖分合成途径中的一个或几个基因发生

自然突变 , 玉米中的淀粉合成受阻 , 糖分难以转化成

淀粉 , 从而使蔗糖和还原糖等可溶性糖类在玉米籽

粒中大量积累 [5-7], 而这些糖分的积累形成了甜玉米

特殊风味的基础。目前报道影响玉米甜度的隐性基

因有sh1(shrunken1)、 sh2(shrunken2)、sh4(shrunken4)、
su2(sugary2)、 bt1(brittle endosperm1)、bt2(brittle endo-
sperm2)、ae1(amylose extender1)等, 市场上主要的甜玉

米类型是受胚乳突变基因sh2控制的超甜玉米[8-9]。

玉米籽粒中碳水化合物的组成和含量是决定其

品质的重要因素之一[10], 碳水化合物主要为糖分, 包括

单糖、寡糖和多糖等。可溶性糖是一类能溶于水和

乙醇的糖 , 包含绝大部分的单糖和寡糖 , 如蔗糖、果

糖、葡萄糖、麦芽糖、半乳糖、乳糖等。还原糖是

一类能还原菲林试剂的糖, 包括: 葡萄糖、果糖、半乳

糖、乳糖和麦芽糖等。而甜玉米籽粒中主要的糖积

累形式是蔗糖、果糖和葡萄糖等可溶性糖 , 且三者含

量占可溶性糖的90%以上 , 果糖和葡萄糖也统称为还

原糖。它们的甜度从高到低依次为果糖、蔗糖和葡

萄糖, 其中蔗糖在甜玉米籽粒中的含量最高, 占总糖的

62%~77%, 且蔗糖与可溶性总糖呈正相关[2,11]。

甜玉米籽粒糖分含量从雌花授粉后开始逐渐

增加, 到乳熟期达到高峰, 之后糖分因转化成淀粉逐

渐减少, 从而使得甜玉米的口感和营养品质下降[12]。

甜玉米糖分积累与一系列因素有关, 但其中最重要

的还是由基因型决定的糖分积累量的变化[13]。甜玉

米的食用品质随着籽粒的发育进程而产生变化, 同
一品种采收期不同口感截然不同, 采收太早则籽粒

嫩、水分多而干物质少, 口感差产量低; 采收过晚则

籽粒老、果皮厚、可溶性糖含量降低, 食用品质下降, 
因此, 需在最适宜的时期采收[14-16]。

蔗糖和淀粉广泛分布在植物体各种组织中 , 是
植物碳水化合物的重要运转和存储物质 , 蔗糖和淀

粉代谢途径涉及的酶种类繁多 [17], 包括蔗糖合酶、

腺苷二磷酸葡萄糖焦磷酸化酶、淀粉分支酶、淀

粉去分支酶和颗粒结核型淀粉合成酶。大量研究

表明 , 蔗糖和淀粉代谢途径相关酶对糖分代谢和累

积有重要影响 , 相关研究在苹果 [18]、瓜类 [19-21]、西

红柿[22-23]、小麦[24-25]、玉米[2,9,26-28]上均有报道, 赵福

成等 [2]以超甜玉米扬甜2号和超甜135为材料 , 研究

籽粒发育过程中淀粉含量、糖组分和蔗糖代谢酶

活性的动态变化规律 , 并分析糖组分积累和蔗糖代

谢酶的关系。但关于超甜玉米籽粒内各种糖组分

动态变化、超甜玉米籽粒不同发育阶段基因的表

达模式及影响糖代谢关键的调控基因的挖掘鲜见

报道。本文以两个超甜玉米杂交种为材料 , 对其籽

粒发育过程中 5个时间点的样本进行还原糖、可溶

性糖和蔗糖含量测定 , 解析超甜玉米籽粒发育过程

中含糖量的变化规律并据此确定甜玉米的最佳采

收期 ; 同时通过对籽粒发育过程中 5个时间点的样

本进行转录组分析 , 了解超甜玉米籽粒在不同发育

阶段的基因表达模式 , 并挖掘影响糖代谢的关键调

控基因, 为甜玉米分子育种奠定基础。
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1   材料和方法
1.1   供试材料

供试材料为福建省农业科学院作物研究所选

育的超甜玉米杂交种闽双色6号和闽甜6855, 均由本

课题组在埔垱基地进行繁殖和保存。

1.2   试验方法

1.2.1   样品处理      试验材料种植于福建省农业科学

院作物研究所埔垱基地, 取授粉后10天、15天、20天、

25天和30天这5个时间点的甜玉米籽粒10~15粒 , 每
个时间点做3次生物学重复 , 并将样品置于液氮中速

冻, 然后保存于–80 °C冰箱备用。

1.2.2   还原糖、可溶性糖和蔗糖的测定      还原

糖、可溶性糖和蔗糖的测定参照苏州格锐思生物科

技有限公司的试剂盒说明书进行 (还原糖含量试剂

盒货号为G0502W微板法96样 , 可溶性糖含量试剂盒

货号为G0501W微板法96样 , 蔗糖含量试剂盒货号为 
G0531W微板法96样)。
1.2.3   RNA提取和纯化      利用植物总RNA提取试

剂盒 (南京卡罗登生物科技有限公司 )提取样品中的

总RNA, 并对RNA进行电泳和分光光度计检测。电

泳检测: 用DEPC水配制1× TAE电泳缓冲液, 制作2%
琼脂糖凝胶 , 120 V电泳检测 , 观察RNA条带是否降

解; 分光光度计检测: 取2 μL RNA溶液, 用NanoDrop 
2000核酸蛋白检测仪检测RNA浓度及纯度 , RNA
浓度≥300 ng/μL, D260/280=2.0~2.2, D260/230≥1.0, 表示

RNA质量合格, 可以用于后续实验[29]。

1.2.4   文库构建、测序及差异分析      由北京诺禾

致源生物科技有限公司对样品进行流程化的处理, 
样品合格后在Nova-seq 6000测序仪上进行双末端测

序。对下机的raw reads利用fastp[30]进行质控, 过滤

低质量数据得到Clean Date。将得到的Clean Date使
用TopHat version 2.0.10与玉米参考基因组B73比对, 
进行基因表达量计算, 获得基因FPKM(fragments per 
kilobase of transcript per million mapped reads)值, 利
用edgeR软件包筛选差异表达基因(differentially ex-
pressed genes, DEGs)。在筛选差异表达基因时, 以
P<0.05且差异倍数(fold change)≥2作为差异标准[29]。

1.2.5   数据分析      样品间主成分分析 (principal 
component analysis, PCA)和KEGG注释分析均在基

迪奥云分析平台 (https://www.omicshare.com/tools/
Home/Soft/diffanalysis)进行 , 分析使用的注释文件从

https://phytozome-next.jgi.doe.gov/网站下载。韦恩分

析和表达聚类分析根据对应基因的FPKM进行计算 , 
并利用TBtools软件进行图表绘制[29]。

2   结果
2.1   超甜玉米籽粒中还原糖、可溶性糖和蔗糖含

量变化

为了探究甜玉米主要风味物质成分还原糖、可

溶性糖和蔗糖在籽粒形成过程中的变化趋势 , 分别在

授粉10、15、20、25、30天对两个超甜玉米品种闽

甜6855和闽双色6号籽粒中的还原糖、可溶性糖和蔗

糖含量进行测定。结果显示 , 还原糖和可溶性糖、蔗

糖的变化趋势存在差异 , 但品种间同一种糖的变化趋

势差异不显著 (图1)。其中还原糖含量在授粉后10天
含量最高, 约15 mg/g, 此后逐渐下降, 30天后, 还原糖

含量降到约4 mg/g(图1A)。可溶性糖含量变化呈现先

升高后降低的趋势 , 闽双色6号在授粉后15天左右达

到最高值 , 可溶性糖含量约为100 mg/g, 随后逐渐降

低, 第30天时约为40 mg/g; 闽甜6855在15~20天之间可

A: 还原糖含量; B: 可溶性糖含量; C: 蔗糖含量。

A: reducing sugar content; B: soluble sugar content; C: sucrose content.
图1   超甜玉米籽粒发育过程中还原糖、可溶性糖和蔗糖含量变化

Fig.1   Variations of reducing sugar, soluble sugar and sucrose content during super sweet corn kernel development
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溶性糖含量最高约为75 mg/g, 随后下降 , 授粉25天后

含量趋于稳定, 约为50 mg/g。蔗糖含量变化也呈现先

升高后降低的趋势 , 闽双色6号的蔗糖含量在授粉后

15天左右达到最高值, 约为90 mg/g, 随后逐渐降低, 第
30天时约为36 mg/g; 而闽甜6855在15~20天之间蔗糖

含量最高为75 mg/g, 授粉25天后含量趋于稳定 , 约为

53 mg/g。综上所述, 两个超甜玉米品种间还原糖含量

变化基本一致, 蔗糖和可溶性糖含量变化存在差异。

2.2   超甜玉米籽粒转录组表达的PCA分析

为了进一步探究玉米籽粒在不同发育时期的

基因表达变化 , 对不同时期闽甜 6855和闽双色 6号
籽粒转录组表达数据进行PCA分析。结果显示 , 闽
双色6号和闽甜6855的PC1主成分贡献率较高 , 分别

为87.6%和85.0%, PC2贡献率分别为8.2%和13.0%, 
PC1和PC2总贡献率超过95.0%, 表明该PCA图可很

好解析样品间的相互关系 (图2)。从样品分布上 , 不
论是闽双色6号或是闽甜6855, 在授粉后10天的样本

可以明显与其他时间点样本区分 , 而授粉后 15~30
天之间的时间点 , 样本区分度不大 , 尤其在PC1向量

上。这些结果表明 , 授粉后10天时的籽粒发育与15
天后的籽粒发育模式存在显著差异 , 而之后 (授粉

15~30天 )籽粒发育模式接近或基本相同 , 推测糖类

物质的形成和积累主要在15天之后。因此 , 后续的

基因表达差异分析以授粉10天的样本为对照组。

2.3   超甜玉米籽粒在不同发育阶段的基因表达情

况分析

为了从宏观上了解玉米籽粒在不同发育阶段的

基因表达情况 , 我们对不同阶段玉米籽粒的基因表达

情况进行了对比分析。结果显示 , 两个品种在授粉后

10天的基因表达情况与其他时间点差异显著(图3A和

图3B)。其中 , 闽双色6号授粉后15~30天和10天上调

和下调表达基因数目分别在968~1 380和3 756~5 559
之间 ; 而闽甜6855授粉后15~30天和10天上调和下调

表达基因数目分别在719~1 285和2 788~5 953之间。

此外, 结果还显示, 授粉后15~30天不同阶段上调或下

调差异基因数目均在1 000个以下, 其中闽双色6号20
天vs 25天(c-vs-d)两个时间点差异最小, 上调和下调基

因数仅分别为33和19个; 而闽甜6855中25天vs 30天(d-
vs-e)两个时间点差异最小 , 上调和下调基因数分别为

28和37个。以上结果表明, 授粉10天到15天之间基因

表达模式有较大变异 , 推测该时间点是甜玉米发育阶

段转换的关键时期。此外 , 韦恩分析结果显示 , 与授

粉10天相比, 闽双色6号和闽甜6855分别有2 955个(图
3B)和2 351个 (图3D)基因在授粉后15~30天持续上调

或下调表达 , 暗示这些基因在发育阶段转化后的发育

进程中起重要调控作用。

2.4   超甜玉米全基因组糖代谢途径相关基因统计

分析

为了深入挖掘影响糖代谢的关键基因 , 利用玉

米B73参考基因组注释文件 , 对参与淀粉和蔗糖代

谢(starch and sucrose metabolism)途径的酶的编码基

因进行统计分析。结果显示 , 在全基因组上共注释

了27种酶的编码基因 , 这些基因共221个(图4)。其

中 , 有3种酶的编码基因仅有1个 , 分别为α-海藻糖

A: 闽双色6号在不同时间点的基因表达PCA分析; B: 闽甜6855在不同时间点基因表达PCA分析。Vs6: 闽双色6号; V6855: 闽甜6855; 10 d、15 d、
20 d、25 d和30 d分别表示授粉后10天、15天、20天、25天和30天的超甜玉米籽粒基因表达情况。

A: PCA analysis of gene expression of Mintshuangse No.6 at different time points; B: PCA analysis of gene expression of Mintian 6855 at different 
time points. Vs6: Minshuangse No.6; V6855: Mintian 6855; 10 d, 15 d, 20 d, 25 d and 30 d represent the gene expression of super sweet corn kernels at 
10, 15, 20, 25 and 30 days after pollination, respectively.

图2   闽双色6号和闽甜6855转录组表达的PCA分析

Fig.2   PCA analysis of the transcriptome expression in Minshuangse No.6 and Mintian 6855
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酶 (EC 3.2.1.28)、α-葡糖苷酶 (EC 3.2.1.20)和外核苷

酸焦磷酸酶 (EC 3.1.4.1/EC 3.6.1.9); β-葡糖苷酶 (EC 
3.2.1.21)编码基因最多, 达38个。以上这些基因构成

玉米籽粒中淀粉和蔗糖代谢的物质基础。但结果也

显示, 多数酶存在多个编码基因, 推测其中可能存在

大量无功能或冗余基因 , 即并非所有基因在淀粉和

A: 不同发育阶段闽双色6号的基因差异表达数据; B: 不同发育阶段闽双色6号的差异表达基因的韦恩分析; C: 不同发育阶段闽甜6855的基因差

异表达数据; D: 不同发育阶段闽甜6855的差异表达基因的韦恩分析; a~e分别表示授粉后10天、15天、20天、25天和30天的超甜玉米籽粒的基

因表达情况。

A: the differential expression data of Minshuangse No.6 at different developmental stages; B: Venn analysis of differentially expressed genes of Mins-
huangse No.6 at different developmental stages; C: the differential expression data of Mintian 6855 at different developmental stages; D: Venn analysis 
of differentially expressed genes of Mintian 6855 at different developmental stages; a-e represent the gene expression of super sweet corn kernels at 10, 
15, 20, 25 and 30 days after pollination, respectively.

图3   不同发育阶段超甜玉米籽粒的基因表达比较分析

Fig.3   Comparative analysis of gene expression in different developmental stages of super sweet corn

图4   超甜玉米中糖代谢相关基因的注释分析

Fig.4   Annotation analysis of genes related to sugar metabolism in super sweet corn
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蔗糖代谢过程中均发挥功能 , 因此需对其中的功能

基因或关键基因进行进一步鉴定。

2.5   调控超甜玉米籽粒糖代谢关键基因的鉴定

为了挖掘超甜玉米籽粒发育过程中糖代谢

关键调控基因 , 以授粉 10天的籽粒糖代谢相关基

因的表达量为参照 , 将玉米中 221个淀粉和蔗糖代

谢通路相关基因的表达量从小到大排序 , 对比不

同发育阶段关键调控基因的表达量变化。结果显

示 , 绝大部分注释基因在籽粒发育过程中不表达

或低表达 , 表明大部分基因在糖代谢过程中不起

作用 (图 5)。有 6个注释基因在授粉后 15天持续高

表达 , 分别是编码淀粉合成酶 (EC 2.4.1.21)的基因

Zm00001d045261, 编码 α-葡糖苷酶 (EC 3.2.1.20)
的基因 Zm00001d036608 ,  编码颗粒结合型淀粉

合成酶 (EC 2.4.1.242)的基因 Zm00001d033937和
Zm00001d045462, 编码葡糖 -1-磷酸腺苷酰基转移酶

(EC 2.7.7.27)的基因Zm00001d050032及编码蔗糖合

酶 (EC 2.4.1.13)的基因Zm00001d045042, 初步判断

该6个编码基因在糖代谢过程中起关键调控作用, 对

甜玉米品质形成具有重要作用。此外 , 结果还显示

两个超甜玉米品种间的这些基因表达趋势近似 (图
5), 暗示这6个基因为甜玉米所共有, 并非个例。

2.6   超甜玉米籽粒中糖代谢关键调控基因的表达

模式分析

为进一步明确玉米籽粒中糖代谢关键调控基

因的表达模式 , 对上述 6个关键基因在籽粒发育过

程中的表达模式进行进一步分析。结果显示 , 这
6个糖代谢关键基因在授粉后 10天前表达量均较

低 , 但从 15天开始 , 表达量均急剧上升 , 提高倍数

最高达 40倍以上 (图 6)。从变化规律上 , 两个编码

颗粒结合型淀粉合成酶的基因Zm00001d033937和
Zm00001d045462的表达模式几乎一致 , 同时它们与

编码淀粉合成酶的基因Zm00001d045261的变化趋

势相似 (图6A、图6C和图6F), 暗示这3个基因的调

控作用一致或相似 , 并且在授粉 15天后这 3个基因

的表达一直维持在较高水平 , 表明在整个甜玉米籽

粒发育过程中这两种酶的活性很高。此外 , 编码葡

糖 -1-磷酸腺苷酰基转移酶的基因Zm00001d050032

A: 闽双色6号; B: 闽甜6855。Vs6: 闽双色6号; V6855: 闽甜6855; 10 d、15 d、20 d、25 d和30 d分别表示授粉后10天、15天、20天、25天和30天
的超甜玉米籽粒中淀粉和蔗糖代谢相关基因的表达情况。

A: Minshuangse No.6; B: Mintian 6855. Vs6: Minshuangse No.6; V6855: Mintian 6855; 10 d, 15 d, 20 d, 25 d and 30 d represent the expression of 
genes related to starch and sucrose metabolism in super sweet corn kernels at 10, 15, 20, 25 and 30 days after pollination, respectively.

图5   超甜玉米中淀粉和蔗糖代谢相关基因的表达分析

Fig.5   Expression analysis of genes related to starch and sucrose metabolism in super sweet corn
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及编码蔗糖合酶的基因Zm00001d045042的表达趋

势相似, 在授粉后15天表达量达到峰值, 随后逐步下

降, 表明这两种酶主要在中前期发挥功能(图6B和图

6D)。编码α-葡糖苷酶的基因Zm00001d036608的表

达模式与其他几个基因不同 , 其在授粉后表达量逐

渐升高 , 至中后期(25天左右)达到峰值 , 随后开始下

降(图6E), 表明α-葡糖苷酶主要在中后期发挥功能。

3   讨论
鲜食甜玉米富含淀粉、蛋白、氨基酸、维生

素和可溶性糖等多种营养物质[31]。玉米籽粒中的淀

粉和可溶性糖是决定甜玉米风味的主要物质成分, 
其中淀粉组成与玉米糯性相关, 可溶性糖含量与玉

米甜度相关。然而, 淀粉和糖之间是可相互转换的, 
在玉米籽粒发育过程中淀粉和糖的含量是动态变

化的。可溶性糖是甜玉米的主要风味决定物质, 探
索不同时期籽粒中可溶性糖含量变化, 可为鲜食甜

玉米最适采收期的确定提供依据。闽甜6855和闽双

色6号均为福建省农业科学院培育的超甜玉米品种, 
采收期一般在授粉后20~25天。本研究对不同授粉

时期蔗糖和可溶性糖含量进行测定结果发现, 闽甜

6855和闽双色6号中蔗糖和可溶性糖含量变化趋势

存在显著差异。例如, 闽双色6号在授粉后15天左右

可溶性糖含量达到最高, 随后随着时间推移逐渐降

低, 而闽甜6855在授粉后25天可溶性糖含量才趋于

稳定, 这与程新奇等[32]的研究结果一致。闽甜6855
和闽双色6号中的蔗糖含量的变化趋势基本与可溶

性糖含量变化趋势一致, 印证了于慧琳等[9]的研究

结果。因此, 闽双色6号在适采期应尽量采收, 延后

收获可能会严重影响其甜度和口感, 而闽甜6855在
其他品质性状变化不大的情况下, 因其风味变化不

大, 可适当延迟采收。因此, 收获时应综合考虑风味、

产量和市场行情等诸多方面因素, 以获得最高的经

济效益。

甜玉米形成的本质主要是淀粉和糖的代谢或

转化过程中部分基因发生突变 , 导致其所编码的酶

丧失活性 , 造成淀粉合成或分解异常 , 而可溶性糖

(如蔗糖等 )的含量升高。目前已经发现对甜玉米

形成具有关键作用的酶有 3种 , 分别是蔗糖转化酶

(β-D-呋喃果糖苷水解酶 , EC 3.2.1.26, Inv), 蔗糖合

酶(EC 2.4.1.13, SuS)和蔗糖磷酸合成酶(EC 2.3.1.14, 
SPS)[33-34], 已报道的相关基因包括 Ivr1-2、Incw1-4、
Sh1、Sus1和Sus2(Sus3)等 [35-38], 并且其中部分基因

在甜玉米育种中已被广泛应用。本研究共鉴定出

A~F: Zm00001d045462、Zm00001d050032、Zm00001d033937、Zm00001d045042、Zm00001d036608和Zm00001d045261在闽双色6号和闽甜

6855中的表达变化。

A-F: the expression variations of Zm00001d045462, Zm00001d050032, Zm00001d033937, Zm00001d045042, Zm00001d036608 and Zm00001d045261 
in Minshuangse No.6 and Mintian 6855, respectively.

图6   超甜玉米籽粒中糖代谢关键调控基因的表达模式分析

Fig.6   Analysis of expression patterns of key genes regulating sugar metabolism in super sweet corn kernel
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6个糖代谢相关的关键基因 , 其中部分基因与已报

道的基因相同。例如 , 本研究中鉴定出的关键基因

Zm00001d045042为已报道的Sh1基因 [39], 编码颗粒

结合型淀粉合成酶的基因Zm00001d045462为waxy
基因 [40], 这些结果均表明本研究结果具有较强的可

靠性。然而 , 尽管基因表达分析揭示这些基因可能

在甜玉米籽粒发育过程中起关键调控作用 , 但离育

种应用还有很长的路。因此 , 深入鉴定这些基因在

现有种质及品种中的遗传变异和功能 , 可为后续的

甜玉米品质遗传改良提供基因资源。

4   结论
在两个甜玉米品种籽粒发育过程中 , 还原糖

含量均呈现逐渐下降趋势 , 可溶性糖和蔗糖含量

变化呈现先升高后降低的趋势。本研究最终鉴定

出 6个糖代谢相关的关键调控基因 , 它们分别是编

码颗粒结合型淀粉合成酶的基因Zm00001d033937
和 Zm00001d045462 ,  编码淀粉合成酶的基因

Zm00001d045261, 编码葡糖 -1-磷酸腺苷酰基转

移酶的基因 Zm00001d050032 ,  编码蔗糖合酶的

基因 Zm00001d045042及编码 α-葡糖苷酶的基因

Zm00001d036608, 部分基因与已报道的糖代谢关键

调控基因一致。本研究结果为鲜食甜玉米分子育种

提供了优异基因资源。
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