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0 引言

高赖氨酸玉米（又称优质蛋白玉米 quality protein

maize，简称OPM），其籽粒蛋白质中赖氨酸和色氨酸

含量较高，比普通玉米高70%以上，玉米籽粒中蛋白质

含量一般为 10%左右，其中 50%~60%是醇溶胶蛋白，

营养价值极低的，缺乏人或单胃动物营养所必需的氨

基酸，特别是赖氨酸和色氨酸。因而改变玉米籽粒品

质，提高赖氨酸含量，对于提高玉米利用率具有重要意

义[1-3]。

1 高赖氨酸玉米品种选育研究

1.1 国外高赖氨酸玉米研究

玉米蛋白质的品种选育始于 19 世纪末，美国

Hopkins等人[1]率先发起，选用玉米品种“Burris White”

作基础材料，通过连续多代自交和混合选择法，以期达

到提高玉米籽粒蛋白质含量的目标，经过近一个世纪，

五代人的不懈努力，取得了巨大的进展，遗憾的是所增

加的玉米蛋白质大部分是醇溶蛋白（醇溶蛋白中的赖

氨酸、色氨酸含量低，分别只有 0.2%和 0.1%），其营养

利用价值较低，同时研究认为籽粒的蛋白质含量与产

量间的负相关，成为高蛋白质玉米育种一大障碍。因

而提高玉米籽粒的营养价值，既要提高玉米蛋白质含

量，更要对其蛋白质成分进行改良，尤其是营养价值较

大的赖氨酸的含量[1-2]。

Mertz等人[3]通过大量的生化研究，首次报道了隐
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摘 要：此研究对中国优质蛋白玉米育种研究进展、育种方法及存在的问题进行了分析和探讨，指出常规

育种方法是当前高赖氨酸品种选育的普遍方法。研究认为，目前的研究方法和鉴定手段是影响高赖氨

酸玉米研究的主要因素，有效地利用现代分子生物学手段和利用现代分析仪器是选育高赖氨酸玉米品

种的有效方法。
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性突变基因 opague-2（简称 o2），研究认为纯合（o2o2）

能使胚乳中的赖氨酸含量提高70%，与普通玉米相比，

籽粒的赖氨酸含量能够增加 1倍，色氨酸含量也比普

通玉米高1倍以上。随后相继报道了 fl2、fl3、o6和o7、

o16等隐性突变基因，但这些突变体存在严重缺陷，难

于应用于实践。随后Paez[4]、Vasal[5]等人分别通过大量

的研究，相继报道了胚乳修饰基因的存在，可以积累这

些基因，把o2玉米的软质胚乳变成不同程度的硬质胚

乳修饰型的o2籽粒，粉质胚乳变半硬、硬质胚乳，胚乳

结构的变化使与其有关的不良性状一一被克服，促进

了高赖氨酸玉米育种的发展。

1.2 中国玉米高赖氨酸品质研究

20世纪70年代，中国部分科研院所展开了玉米蛋

白质品质改良研究。最初的研究主要是利用引进的

o2基因源，以普通自交系为受体亲本，外引的 o2材料

为供体，通过连续回交，选育出含有 o2基因的新自交

系，与此同时也利用“二环系法”进行选育。早期研究

模式一直采用QPM育种模式即：QPM×QPM，许启凤[6]

打破常规思路，采用QPM×常规自交系的新模式进行

研究，并培育出优良玉米品种‘农大108’，解决了优质

和高产的矛盾，使中国在这一领域的研究居国际领先

水平。

胡建涛等[7]对两个不同遗传背景的回交六代材料

A、B两个群体的遗传进行了考察，研究认为玉米o2基

因能够显著提高籽粒中的赖氨酸、色氨酸含量，但胚乳

质地松软。高树仁[8]用普通玉米自交系和o2玉米自交

系进行双列杂交进行研究，认为以普通玉米与o2玉米

自交系组配杂交种是一种值得探讨的高赖氨酸玉米选

育方法。

目前高赖氨酸玉米研究已经取得显著的成绩，通

过不同的方法先后育成了一批优良高赖氨酸杂交种，

与普通玉米杂交种相比，产量基本上持平，甚至超过了

普通玉米，胚乳实现由完全软质型发展到半硬质或全

硬质[2]。

2 高赖氨酸玉米品种的选育方法

进行高赖氨酸品种选育首要的任务是筛选赖氨酸

含量高的基础材料，对这些资源进行改良，使其在农艺

性状和产量上有更大突破。目前主要有以下两种措

施：一是采用回交兼轮回选择法；二是选育高赖氨酸玉

米基因库，即把不同来源的硬胚乳 o2家系混合起来，

用轮回选育方法加以改良。这样既保存了遗传多样

性，又促进了基因重组，有利于从中选拔优良的家系，

组成高代群体[9]。

2.1 杂交选育方法

吴方勇等[10]以纯合（o2o2）基因源材料与普通玉米

材料杂交，通过自交，挑选不透明且带有角质斑块的半

硬质胚乳的籽粒播种进行自交，通过进行单株选择和

多代自交，优良家系间混合授粉，实现有利基因的重

组，从而选育优良自交系，并育成优质的‘丰禾2号’。

2.2 轮回选择育种法

朱伯等[11]研究认为赖氨酸含量遗传效应是以累加

方式进行的，即是由多基因控制的数量性状，轮回选择

是提高赖氨酸含量有效的方法之一。以新选育的含量

较高的赖氨酸的种质材料为基础材料，通过轮回选择，

实现基因聚合和累加，从而获得赖氨酸含量高，胚乳结

构较好的优质蛋白玉米自交系。

2.3 回交育种法

以优良自交系作受体亲本，硬质o2种质为供体亲

本，通过连续回交和自交，将半硬质或硬质 o2的性状

转育到优良自交系中。高赖氨酸玉米研究表明，回交

转育是扩展优质蛋白质育种资源的主要途径之一，其

主要是因为Opaque-2 (o2)基因虽然能够显著提高玉米

中的赖氨酸和色氨酸含量[1]，但是育种资源相对贫乏，

很难直接组配单交种。因此育种家们大多运用高赖氨

酸的玉米种质，通过回交转育手段将普通玉米自交系

转化成高赖氨酸的近等基因系[12-14]，这是拓宽高赖氨酸

玉米遗传基础的有效方法。

2.4 分子标记辅助选择

现代分子生物学理论和技术的发展为玉米育种尤

其是质量性状改良提供了新的技术，Ribaut[15]、

Toojin-da[16]等人以及 Pioneer 公司和 Missousi 大学等

单位先后克隆了 o2 基因序列分析，并设计出相关

SSR引物，能够有效地检测植株是否含有o2基因。田

清震等 [2]对 phio57 和 phill2 分子标记的研究发现，

phio57为共显性标记，而 phill2为显性标记，同时应用

phio57和phill2两对标记进行检测，其结果的可靠性更

高。Yang W P[17]，方明镜[18]等对opaque-16(o16)进行定

位，发现 o16位于 umc1141和 umc1121两个分子标记

之间，离umc1141分子标记5 cM以内的位置。方明镜

等人[18]利用分子标记辅助选择技术对‘华玉4号’进行

了蛋白质改良。

3 高赖氨酸玉米育种存在问题

3.1 种质基础狭窄

目前种质基础狭窄是QPM育种乃至整个玉米育

种的突出矛盾。丰富的基础材料，是选育优良的新自

交系的关键所在。国家小麦玉米改良中心提供的育种

材料大多含有热带、亚热带种质，不适应中国北方种
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植，其表现是植株高大，经济系数偏低，生育期延长，甚

至不能正常成熟，很难直接利用，而目前主要的种质资

源主要来源于这些种质，目前利用较多的是‘中群13’、

‘中群14’等少数改良材料[7-10]。

3.2 方法手段落后,育种效率低

传统的“回交转育”、“二环系”等育种程序需要多

年的时间，花费较大，准确的测定籽粒中赖氨酸含量是

进行赖氨酸育种的关键之一，利用化学方法测定，需要

破坏籽粒，而通过目测，有较大误差。因而探索有效地

方法是进行高赖氨酸品种选育的重要环节[1-10,18-21]。

4 展望

充分挖掘利用各地的玉米资源，防止已有基因退

化。并在对基础理论研究的基础上进行生化分析技术

改进，加强o2基因与蛋白质遗传机制的研究。使玉米

在蛋白质品质、经济产量、农艺性状上得到进一步的改

善。

目前，分子标记辅助选择是现代分子生物技术与

育种实践现结合的新技术，对于简单基因控制的性状

改良是有效地。利用分子标记跟踪选择可将 o2基因

转移到优良自交系中，从而能够在较短的时间内，实现

蛋白质的改良。这样，可以充分利用现有的杂种优势

群和模式，培育优质蛋白玉米杂交种[20]。同时利用分

子标记辅助选择和转基因技术创造新的种质源以及挖

掘新的种质源[21]。

探索新的检测方法。目前选育QPM种质需要进

行大量种质材料的赖氨酸含量检测，由于经费有限大

大限制此项工作，只能结合育种者的经验进行目测判

断或作有限的检测分析，效率较低难以适应需求，近年

来，近红外测试仪器的发明和利用，为检测赖氨酸含量

提供了新的方法和手段。
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