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摘要：通过对谷子主要农艺性状遗传变异分析，探讨影响谷子直链淀粉和黄色素含量的主要因素，筛选出综合性状优良

的株系，为谷子遗传改良和创造新种质提出理论依据。本研究以嫩选 15 和黄金苗杂交获得的重组自交系群体为材料，于 2020

年和 2021 年种植于山西农业大学东阳示范基地，对籽粒直链淀粉、黄色素 2 个品质性状和株高、穗长、叶面积、茎粗、穗粗、

茎节数、单穗重、穗粒重 8 个主要农艺性状进行了遗传变异分析、相关性分析和回归分析。综合两年试验结果表明：亲本之

间黄色素含量、直链淀粉含量、叶面积和穗粗存在显著差异；RIL 群体所调查性状变异丰富，分布近似符合正态分布，表现

双向超亲分离。各个性状的变异系数范围为 7.78%～35.32%，综合分析 2 年数据可知，单穗重和穗粒重变异系数较高，茎粗

和直链淀粉含量的变异系数较低。黄色素含量与直链淀粉、株高、茎节数呈极显著正相关，与单穗重、穗粒重呈显著正相关，

与叶面积呈极显著负相关。直链淀粉含量与叶面积、茎粗、穗长极显著负相关，和茎节数呈极显著正相关。进一步回归分析

可知，叶面积、株高和穗长是影响黄色素含量的最主要因素，叶面积、穗长对直链淀粉含量存在负向的影响作用，单穗重、

穗粗、茎节数对直链淀粉含量存在正向的影响作用。 
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Abstract: To provide the theoretical basis for germplasm innovation and breeding in foxtail millet, disclosing the genetic 

variation of the key agronomic traits, exploration of the genetic factors affecting the content of amylose and yellow pigment in grain, 

and identification of the new lines with excellent performances become of significant interest. In this study, the recombinant inbred 

lines derived from ‘Nenxuan 15’ crossed with ‘Huangjinmiao’ were planted in the experimental field located in Dongyang county of 

Shanxi province, P.R. China (2020 and 2021). Genetic variation analysis, correlation analysis, and regression analysis were carried out 

on two food quality traits (amylose and yellow pigment in grain), and eight quantitative traits including plant height, panicle length, 

leaf area, stem diameter, panicle diameter, stem node number, single panicle weight, and panicle grain weight. The significant 
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differences on yellow pigment content, amylose content, leaf area, and panicle diameter between parents were observed. The RIL 

population lines showed comprehensive variations with (close to) normal distributions at these traits, showing two-way super parental 

separation. The coefficient of variation in each character ranged from 7.78% to 35.32%. According to the comprehensive analysis of 

the two-year data, the coefficient of variation on single panicle weight and grain weight per panicle were high, whereas the coefficient 

of variation on stem diameter and amylose content were low. The content of yellow pigment was positively correlated with amylose, 

plant height, number of stem nodes, single panicle weight, and grain weight, whereas it was negatively correlated with leaf area. 

Amylose content was negatively correlated with leaf area, stem diameter, and panicle length, whereas positively correlated with the 

number of stem nodes. Furthermore, regression analysis showed that leaf area, plant height, and panicle length were the most 

important factors affecting yellow pigment content. Leaf area and panicle length had a negative effect on amylose content, whilst 

single panicle weight, panicle diameter, and stem node number had a positive effect on amylose content. 
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谷子（Setaria italica）是起源于中国的作物，被驯化成为农耕文化的主栽作物，目前的种植面积和产量

占世界 80%以上[1-3]。谷子脱壳后为小米，是公认的营养食品。与小麦粉和稻米等主粮相比，小米不仅富含

蛋白质、脂肪、膳食纤维、维生素等营养物质[4]，而且含有丰富的活性成分，如酚类、活性肽、类胡萝卜素

等，具有降血糖、降血脂、降血压等多种保健功能[5,6]。小米味美好吃，易消化，营养丰富配比均衡，在中

国北方备受农民喜爱，也是城镇居民主要的杂粮选择之一[7]。它是一种很好的营养品，体弱多病和产妇食用

具有较好的滋补、强身作用。小米除焖饭、煮粥等直接食用外，还可加工成煎饼、发糕、小米酥等系列产

品和营养调味食品。谷子作为食用作物，营养丰富的同时，优质的外观和良好的口感也非常重要。小米的

米色直接反映品质，是消费者选购小米的直观标准。王玉文等[8]研究表明，不同米色谷子品种，其营养品质

差异明显，小米的米色与其蒸煮后米饭的色泽、香味、适口性呈极显著正相关，即米色越黄越亮，米饭的

色泽、香味、适口性越好。多数谷子品种的籽粒为黄色，黄色的主要来源为黄色素。小米黄色素主要组分

为天然类胡萝卜素，主要含有叶黄素、玉米黄素以及少量的隐黄质、β-胡萝卜素等，这些类胡萝类素不仅具

有保护视觉与上皮细胞的作用，而且可以提高人体免疫力，淬灭体内过多自由基，预防多种癌症，同时对

口腔溃疡、皮肤病等都有很好的疗效[9]。淀粉是植物界最主要的储能物质，也是为人类提供机体能量的生物

聚合物[14]。淀粉作为一种来源丰富、生物可降解、生物相容性好和易被修饰的生物基材料，已被广泛应用

于食品、医药、纺织、石油和造纸等行业[10-13]。天然淀粉一般由直链淀粉和支链淀粉组成，而直链淀粉含

量是衡量淀粉的糊化、流变、老化和消化等功能性质的重要指标之一[14-15]。例如，稻米中的直链淀粉含量

影响着稻米的晶体结构、热力学性能、糊化程度、老化（回生）特性等淀粉功能特征，对稻米品质起着决

定性的作用。直链淀粉含量越高，淀粉越容易发生老化，淀粉消化率也越低，从而提高了其抗消化能力[16]。

一般中到低含量的直链淀粉制成的米饭较软，适口性更好，饭粒光泽度较好，而高直链淀粉的米饭较硬，

适口性较差，但有预防糖尿病和肥胖症等方面的作用[17,18]。直链淀粉含量是影响品种食味品质最关键的因

素。因此，直链淀粉含量的测定对谷子副食品的精深加工和产业化具有重要的意义。但黄色素和直链淀粉

含量在生产和育种中不能直观的观测到，通过分析其与易观测的农艺性状之间的相关关系，从侧面反映黄

色素和直链淀粉含量的高低，对田间目标品质性状株系的快速选择具有重要的参考意义。重组自交系(RIL)

群体是两个亲本杂交后获得的纯系后代, 具有相对一致的遗传背景和丰富的自然变异, 是研究性状表型的

遗传变异规律及其与环境间互作的理想材料[19]。本研究利用“嫩选 15”和“黄金苗”进行杂交获得的 RIL 群体



重复两年对籽粒黄色素、直链淀粉含量和株高、穗长、叶面积等 8 个主要农艺性状进行鉴定，分析重组后

代主要农艺性状和目标品质性状的遗传变异，并通过相关性分析和进一步回归分析挖掘影响籽粒品质的农

艺性状，筛选后代株系的有利变异，为优质谷子的选育提供参考依据，也为开展谷子重要籽粒品质性状的

QTL 定位奠定基础。 

1  材料与方法 

1.1 供试材料  

以“嫩选 15”为母本，“黄金苗”为父本杂交后，得到杂种 F1，F1 代单株自交获得 F2，通过 F2 代单粒传

法获得含有 400 个株系的重组自交系群体 （RILs）为供试材料。“嫩选 15”是黑龙江齐齐哈尔育成的优质品

种，具有高产、抗倒伏、中矮秆、中熟、抗病等特点，但同时也具有适口性不好和色泽差等缺点。“黄金苗”

是市场上的优质品种之一，产于内蒙古赤峰，米色鲜黄、适口性好、不回生、适宜煮粥和焖饭等优点，但

是具有晚熟、不抗倒伏、秆高不高产、区域适应性差等缺点。两个亲本不仅生态类型不同，而且株高、穗

型等多个农艺性状的差异也较大[20]。 

1.2  试验设计 

供试材料分别于 2020 年和 2021 年的 5 月播种于山西农业大学东阳示范基地(37.6°N, 112.7°E)，供试土

壤为黄色土，中等肥力。田间试验按照随机区组设计，小区面积 6 m×2 m，行距 33 cm，每个小区种 6 行。

于 8 月中旬进行田间性状调查，9 月下旬收获并考种。 

1.3  测定指标及方法  

1.3.1  农艺性状  测定株高、叶面积、茎粗、穗长、穗粗、茎节数、单穗重、穗粒重 8 个主要农艺性状，

均参照《谷子种质资源描述规范和数据标准》[21]。每个株系取外观相似的三株测量相应农艺性状数据取平

均值。 

1.3.2  黄色素  参照杨延兵等[22]方法测定谷子籽粒黄色素含量。每个株系做三次重复取平均值。 

1.3.3  直链淀粉  参照高嘉[23]碘比色法测定直链淀粉含量。每个株系做三次重复取平均值 

1.4  数据处理 

用 Excel2019 统计分析数据，用 SPSS26 进行方差分析及回归分析，用 Origin2022 进行正态分布检验和

相关性分析。 

2 结果与分析 

2.1 亲本及后代群体主要性状变异分析 

亲本主要性状方差分析可知（表 1），2020 年父本（黄金苗）的黄色素、叶面积极显著高于母本（嫩

选 15），直链淀粉、株高、茎粗、穗粗、单穗重、穗粒重均显著高于母本，父本穗长高于母本，但差异不

明显；2021 年父本的叶面积极显著高于母本，黄色素、直链淀粉、穗长、穗粗显著高于母本，父本的株高、

茎粗、单穗重、穗粒重也都高于母本，但不显著；两年的茎节数在父母本中差异都不显著。综合两年数据

可知，试验所测数据父本（黄金苗）均高于母本（嫩选 15）。RIL 群体中各个性状存在较大差异（表 1）。

2020 年和 2021 年单穗重的变幅分别为 7.18～38.30 g 和 8.09～52.03 g，平均值分别为 19.11 g 和 22.22 g；穗



粒重的变幅分别为 3.05～28.98 g 和 4.46～41.07 g，平均值分别为 14.87 g 和 16.73 g；黄色素含量变幅分别

为 15.27～35.72 μg/g 和 15.82～40.33 μg/g，平均值分别为 23.04 μg/g 和 27.10 μg/g；直链淀粉含量变幅分别

为 5.01～11.54 mg/g 和 6.66～122.04 mg/g，平均值分别为 8.27 mg/g 和 9.27 mg/g；株高变幅分别为 70.24～

129.93 cm 和 69.27～133.03 cm，平均值分别为 129.89 cm 和 116.32 cm；叶面积变幅分别为 27.63～65.48 cm2

和 15.80～65.41 cm2,平均值分别为 45.03 cm2和 34.81 cm2；茎粗变幅分别为 4.71～11.12 mm 和 4.72～9.81 

mm，平均值分别为 7.21 mm 和 7.17 mm；穗长变幅分别为 17～35.87 cm 和 17～41 cm，平均值分别为 25.29 

cm和 26.05 cm；穗粗变幅分别为 17.41～48.25 mm和 21.07～50.65 mm，平均值分别为 30.34 mm和 30.42 mm；

茎节数变幅分别为 8.33～14 节和 8～14 节，平均值分别为 10.77 节和 11.29 节。 

2020 年穗粒重的变异系数最大，为 32.15%，其次是单穗重，为 29.11%，茎节数的变异系数最小，为

8.05%；2021 年所测性状的变异系数均高于 10%，叶面积超过 20%，为 23.64%，单穗重和穗粒重超过 30%

分别为 35.32%和 33.47%；两年的黄色素、直链淀粉、株高、茎粗、穗长、穗粗、单穗重、穗粒重变异系数

差异不大，2021 年叶面积、茎节数的变异系数明显高于 2020 年。2020 年所有性状的偏度和峰度绝对值均

小于 1，2021 年株高峰度绝对值大于 1，其余性状的偏度和峰度绝对值均小于 1，根据图 1 和图 2 所示，所

有性状基本呈现出正态分布规律，表明所有调查性状均为数量性状，且均出现超亲分离现象（后代出现高

于高值亲本和低于低值亲本的个体）。根据表 2 可知，2020 年黄色素含量高于高值亲本的株系有 7 个，最

高的是第 261 个株系，为 35.72μg/g，2021 年黄色素含量高于高值亲本的有 79 个株系，最高的是第 13 个株

系，为 40.33μg/g，第 261 个株系含量排第二，为 39.88μg/g。2020 年直链淀粉含量高于高值亲本的株系有 9

个，含量最高的是第 21 个株系，为 11.54mg/g，2021 年直链淀粉含量高于高值亲本的株系有 37 个，最高的

是第 94 个株系，为 12.04mg/g。综合两年数据分析，叶面积、茎粗这 2 个农艺性状 2021 年均值低于 2020

年。黄色素含量、直链淀粉含量、株高、茎节数、穗长、穗粗、单穗重、穗粒重这 8 个性状 2021 年均值均

高于 2020 年。结合两年所测性状的平均值可以看出，黄色素含量、直链淀粉含量、叶面积、茎节数年度间

变化大，株高、茎粗、穗长、穗粗、单穗重、穗粒重受年度影响较小。 

 
表 1 亲本和重组自交系主要性状变异分析 

Table 1  Variation Analysis of main characters of parents and recombinant inbred lines 

性状 

Trait 

年份
Year 

亲本 Parent 重组自交系 RIL 

嫩选 15 

Nenxuan15 

黄金苗 

Huangjinmiao 

F 变异范围 

Range 

平均值±标准差
Mean±SD 

偏度
Skewness 

峰度
Kurtosis 

变异系数 

CV(%) 

黄色素 YP 

(μg/g) 

2020 20.03 30.13 8.954** 15.27～35.72 23.04±3.17 0.416 0.598 13.76 

2021 22.48 29.70 3.274* 15.82～40.33 27.10±3.61 0.354 0.854 13.32 

直链淀粉 AL 

( mg/g) 

2020 8.95 10.36 6.027* 5.01～11.54 8.27±1.10 0.066 -0.451 13.30 

2021 8.56 10.75 3.457* 6.66～12.04 9.27±1.09 -0.032 -0.807 11.76 

株高 PH 

( cm) 

2020 137.83 143.3 3.546* 70.24～129.93 100.47±10.06 0.083 0.491 10.01 

2021 101.30 112.17 0.761 69.27～133.03 102.98±10.79 0.293 -1.150 10.48 

叶面积 LA 

(cm2 ) 

2020 40.37 62.33 10.65** 27.63～65.48 45.03±6.74 -0.073 -0.06 14.97 

2021 31.62 50.13 5.45** 15.80～65.41 34.81±8.23 0.306 0.359 23.64 

茎粗 PD 

( mm) 

2020 5.85 7.00 3.45* 4.71～11.12 7.21±0.90 0.309 0.667 12.50 

2021 7.66 8.14 2.43 4.72～9.81 7.17±0.72 0.147 0.449 10.04 

茎节数 SNN 

(节) 

2020 11 11 0.22 8.33～14 10.77±0.867 0.263 0.455 8.05 

2021 11 12 2.19 8～14 11.29±1.86 -0.165 0.460 16.47 

穗长 PL 2020 21.83 28.13 2.44 17.00～35.87 25.29±3.52 0.233 -0.341 13.92 



(cm) 2021 23 21.8 4.66* 17.00～41.00 26.05±4.23 0.414 -0.07 16.25 

穗粗 PD 

(mm) 

2020 30.84 38.54 3.62* 17.41～48.25 30.34±5.30 0.532 0.531 17.47 

2021 32.48 38.07 3.18* 21.07～50.65 30.42±5.46 0.941 0.847 17.95 

单穗重 PW 

(g) 

2020 15.11 25.95 3.08* 7.18～38.30 19.11±5.54 0.46 0.404 29.11 

2021 25.50 30.25 2.52 8.09～52.03 22.11±7.81 0.799 0.933 35.32 

穗粒重 SGW 

(g) 

2020 11.18 20.67 3.12* 4.46～41.07 14.87±4.78 0.261 -0.215 32.15 

2021 21.01 22.54 2.50 14.87～4.78 16.73±5.60 0.639 0.864 33.47 

注：“*”和“**”分别表示两亲本间同一性状差异达到 0.05 和 0.01 显著水平。 

Note: “*”and “* *” respectively indicate that the difference of the same trait between the two parents reaches 0.05 and 0.01 significant levels. 

 
表 2  2020 年和 2021 年调查性状超亲分离统计 

Table 2  Statistics of super parent segregation of investigated characters in 2020 and 2021 

 年份
Year 

黄色素
YP 

直链淀粉
AL 

株高
PH 

叶面积 LA 茎粗 SD 节数
SNN 

穗长 

PL 

穗粗 PD 单穗重
PW 

穗粒重
SGW 

高于高值 

亲本个数 

2020 7 9 59 1 211 111 77 27 36 41 

2021 79 37 72 12 45 36 24 34 39 49 

低于低值 

亲本个数 

2020 65 272 267 90 22 260 65 220 96 88 

2021 29 106 166 125 274 176 95 256 268 293 

 

 

注：  代表母本嫩选 15，   代表父本黄金苗 

Note:   represents female parent tender selection 15,    represents male parent golden seedling 

图 1 2020 年调查性状频率分布 

Figure 1 Frequency distribution of investigated characters in 2020 

 

2.2  RIL 群体品质性状与主要农艺性状的相关性分析 

由 RIL 群体品质性状和主要农艺性状相关性分析可知（图 3），黄色素含量和直链淀粉含量、株高、茎

节数极显著正相关，和单穗重、穗粒重显著正相关，和叶面积极显著负相关。直链淀粉含量和叶面积、茎

粗、穗长均呈现极显著负相关，和茎节数极显著正相关。主要农艺性状之间几乎都呈现出正向的相关关系。 



 

注：  代表母本嫩选 15，   代表父本黄金苗 

Note:   represents female parent tender selection 15,    represents male parent golden seedling 

图 2  2021 年调查性状频率分布 

Figure 2  Frequency distribution of investigated characters in 2021 

 

 

注：蓝色表示负相关，红色表示正相关；*代表显著相关，**代表极显著相关；椭圆越扁颜色越深表示相关系数越大。 

Note: Blue indicates negative correlation, red indicates positive correlation; * Represents significant correlation, * * represents extremely significant correlation; 

The flatter the ellipse and the darker the color, the greater the correlation coefficient. 

图 3  RIL 群体品质性状和主要农艺性状相关性分析 

Fig .3  Correlation analysis of quality traits and main agronomic traits in RIL population 

 



2.3 籽粒品质性状对农艺性状的逐步回归分析 

为验证上述结果，分别以黄色素含量(X)、直链淀粉含量(Y)为因变量，以株高(Z1)、叶面积(Z2)、茎粗(Z3)、

穗长(Z4)、穗粗(Z5)、茎节数(Z6)、单穗重(Z7)、穗粒重(Z8)8 个农艺性状为自变量进行多元逐步回归分析，去

除回归参数不显著的农艺性状，根据回归分析输出结果（表 3）可得到,VIF 值全部小于 5，意味着运算结果

准确可靠。P 值均小于 0.01，说明株高、叶面积、穗长和黄色素之间存在极显著的影响关系。基于以上分析

可得出黄色素含量的线性回归方程： 

黄色素含量方程：X=25.398+0.042Z1+0.058Z2-0.178Z4。说明株高、叶面积每增加一单位，黄色素含量

分别增加 0.042 和 0.058μg/g，穗长每增加一单位，黄色素含量减少 0.178 μg/g。 

根据表 4 可知，VIF 值全部小于 5，表明叶面积、单穗重、穗长、穗粗、茎节数这 5 个农艺性状之间不

存在混杂干扰，P 值均小于 0.05，表明与直链淀粉含量均存在显著的影响关系。其最优线性回归方程为： 

直链淀粉含量方程：Y=9.699-0.039Z2+0.023Z7-0.086Z4+0.052Z5+0.097Z6 。说明叶面积、穗长每增加一

个单位，直链淀粉含量分别减少 0.039、0.086 mg/g，单穗重、穗粗、茎节数每增加一个单位，直链淀粉含

量分别增加 0.023、0.052、0.097 mg/g。 

 
表 3  黄色素对农艺性状的多元回归分析 

Table 3  Multiple regression analysis of yellow pigment on Agronomic Characters 

自变量 偏回归系数 PRC 标准误差 SE t P VIF 

(常量) 25.398 1.528 16.620 0.000  

株高 0.042 0.012 3.426 0.001 1.015 

叶面积 LA 0.058 0.021 2.804 0.005 1.687 

穗长 -0.178 0.04 -4.417 0.000 1.691 

 
表 4  直链淀粉对农艺性状的多元回归分析 

Table 4  Multiple regression analysis of Amylose on Agronomic Characters 

自变量 IV 偏回归系数 PRC 标准误差 SE t P VIF 

(常量) 9.699 0.563 17.243 0.000  

叶面积 LA -0.039 0.006 -6.452 0.000 1.951 

单穗重 PW 0.023 0.007 3.384 0.001 1.749 

穗长 PL -0.086 0.012 -7.243 0.000 1.951 

穗粗 PD 0.052 0.008 6.725 0.000 1.386 

茎节数 SNN 0.097 0.045 2.141 0.033 1.004 

 

3  讨论 

遗传分离群体后代极易产生双向超亲现象，成为具有良好综合性状的个体，是育种过程中筛选优质和

目标育成种质的有效资源。谷子的表型之间存在极其复杂的相关关系，所以在生产实践中，选择单一的性

状作为目标育种性状十分困难，需要结合实际，对多个相关性状进行综合考虑，既对主要的目的性状选择

严格把关，又要兼顾其他优良性状[20]。 

育种工作者为了满足生产需求而创造遗传变异，遗传参数的变异系数可以在一定程度上反映性状的多

样性，一般来说，变异系数越大，多样性程度就越高。通常变异系数大于 10%时，则能说明该性状遗传多

样性丰富[24]，在育种进程中，农艺性状和品质性状是种质资源鉴定评价的重要依据。赵芳等[25]在对 224 个



谷子品种的农艺性状分析中表明单穗重、穗粒重、茎粗、穗粗、穗长、颈长等变异系数均大于 20%，表明

这些性状的变异程度大。任芹勇等[26]对 65 份谷子品种的农艺性状进行了变异分析，农艺性状的变异范围为

11.66%～49.79%，各农艺性状的变异程度由大到小依次分别为单穗粒重、单穗重、千粒重、穗长、穗粗、

株高、节数。刘晓辉等[27]对谷子 8 个组合 F2代的 6 个性状遗传变异进行分析，F2群体普遍存在超亲遗传现

象，其单穗重、千粒重和株高等性状分离均呈单峰曲线，近似于正态分布。本研究中谷子 RILs 群体的亲本

黄色素含量、直链淀粉含量、叶面积和穗粗存在显著差异。重组后代 8 个主要农艺性状和 2 个品质性状变

异丰富，分布规律均近似符合正态分布，后代也都表现出双向超亲分离现象，表明所调查性状均是受微效

多基因控制的数量性状。后代主要农艺性状和目标品质性状的变异幅度为 7.78%～35.32%。变异系数较大的

是是单穗重和穗粒重，较小的是茎节数，与刘思辰等 [28]调查的 212 份山西谷子资源的单穗重变异系数

（24.74%）和穗粒重的变异系数（26.87%）存在一定差异，其他性状近似。与赵利蓉等[29]在对不同生态区

谷子品种农艺性状和品质分析中测得的单穗重变异系数 32.61%、穗粒重 31.79%、穗长 16.06%、穗粗 14.48%

也都近似，但直链淀粉是 7.63%与本试验中的 13.3%和 11.76%存在差异，可能是供试材料本身存在差异。 

目前科研工作者对黄色素和直链淀粉含量的研究颇多，Wx 基因是控制稻米直链淀粉含量合成的关键基

因[30]，近年来，也有很多研究者利用基因编辑创制新的 Wx 等位变异来改变稻米的淀粉含量，从而改良稻

米品质[31-33]。小麦第七同源染色体组上存在控制黄色素含量的主效基因位点[34],，He 等[35]开发了分子功能标

记 YP7A 和 YP7A-2 用来检测 Psy-A1a、Psy-A1b 和 Psy-A1c 等位基因，其中等位基因 Psy-A1a 控制高黄色

素含量，等位基因 Psy-A1b 控制低黄色素含量，等位基因 Psy-A1c 控制高黄色素含量。株高、穗长等主要

农艺性状也由相应的基因控制[36]。表型主要由基因和环境两个因素决定，但数量性状由多个基因控制，基

因之间也会存在连锁关系，所以各个表型之间也可能存在相应的相关关系。李猛等[37]研究表明倒 3 节间长

与整精米率与直链淀粉含量呈极显著正相关。凡迪等[38]所测小麦籽粒的营养性状和农艺性状之间均存在显

著的负相关关系。本试验测定的黄色素含量和直链淀粉含量、株高、茎节数极显著正相关，和单穗重、穗

粒重显著正相关，和叶面积极显著负相关。直链淀粉含量和叶面积、茎粗、穗长均呈现极显著负相关，和

茎节数极显著正相关。 

黄色素和直链淀粉含量作为评价小米品质的重要标准，与农艺性状之间的遗传关系极其复杂，不能单

凭相关系数的大小来判断他们之间的影响。本研究中分析的主要农艺性状与品质性状的相关关系不能直接

说明他们之间的相关关系，但农艺性状可以作为田间目标品质性状初步选择的参考，可为后续检测试验节

省大量的成本和时间。也为后续定位控制黄色素、直链淀粉含量和主要农艺性状的 QTL 位点奠定基础。 
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