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甘蔗野生种滇蔗茅利用研究
Ⅲ. 滇蔗茅杂种 Ｆ１ 群体的表型变异与遗传多样性分析
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　 　 摘要:选用 ８ 个数量性状和 １８ 个质量性状对滇蔗茅杂种 Ｆ１群体的表型变异、多样性及聚类关系进行分析ꎮ 结果表明:数

量性状的遗传变异主要来自于有效茎、单茎重及糖分ꎻ质量性状的叶鞘背毛群与内叶耳形状多样性丰富ꎬ根点排列、芽位、茎
形、节间性状、生长裂缝等 ５ 个性状均表现一致ꎻ聚类分析表明 ６２ 份后代材料可分为 ４ 大类群和 １０ 个亚类群ꎮ 遗传多样性和

聚类分析为杂交后代的筛选及其杂交或回交利用提供了科学依据ꎮ
　 　 关键词:滇蔗茅ꎻ种质创新ꎻ表型变异ꎻ遗传多样性
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蔗茅属滇蔗茅(Ｅｒｉａｎｔｈｕｓ ｒｏｃｋｉｉ Ｋｅｎｇ)是甘蔗近缘

属植物之一ꎬ具有耐旱、耐瘠、宿根性强、抗锈病等优良

特性[１￣２]ꎬ其形态特征与甘蔗存在较大差异ꎮ 优良甘蔗

新品种在具备高产、高糖、适应性广和抗逆等主要特征
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特性的同时ꎬ还要兼具节间长度适中、无毛或毛群较

少、脱叶性好、无空蒲心、无气根等性状ꎮ 利用甘蔗野

生种质一般需经 ３ 次左右的杂交或回交才能创制甘蔗

新品种ꎮ 如何从大量的甘蔗杂交后代中筛选优良材料

进行杂交或回交是利用珍贵甘蔗野生资源、创制优良

甘蔗新品种的重要课题ꎮ 本研究选用形态学标记对滇

蔗茅真杂种 Ｆ１群体的多样性进行检测ꎬ旨在为了解滇

蔗茅杂交后代表型性状的变异及多样性ꎬ为滇蔗茅后

代的筛选及进一步改良利用提供依据ꎮ

１　 材料与方法

１ １　 供试材料与试验设计

热带种路打士为母本ꎬ与滇蔗茅云南 ９５￣１９ 远缘

杂交ꎬ产生的 ６２ 份真杂种[３]为研究材料ꎬ田间试验采

用随机区组排列ꎬ３ 行区ꎬ３ 个重复ꎬ行长 ４ ｍꎬ行距

１ ２ ｍꎬ下芽量为 １２ 万芽 / ｈｍ２ꎬ其中路打士和云南 ９５￣
１９ 均由国家甘蔗种质资源圃提供ꎮ 该试验在云南省

农业科学院甘蔗研究所第一科研基地完成ꎮ
１ ２　 表型性状调查与数据分析

于甘蔗成熟期参照«甘蔗种质资源描述规范和

数据标准» [４] 对供试材料的株高、茎径、有效茎、单
径重、节间长度、糖分、叶长、叶宽等 ８ 个数量性状ꎬ
叶鞘背毛群、内叶耳形状、外叶耳形状、曝光前节间

颜色、曝光后节间颜色、芽沟、芽形、芽位、木栓、蒲
心、蜡粉带、气根、脱叶性、根点排列、茎形、节间形

状、生长裂缝、生长带形状等 １８ 个质量性状进行调

查及数据规范整理ꎮ 数量性状质量化以 １ 个标准差

为间距分为 ６ 级ꎮ

数量性状的遗传基础复杂ꎬ受环境因子影响显

著ꎬ不适于多样性研究ꎬ但可用于估算群体内数量性

状的均度[５]ꎬ因此本研究采用 ＳＰＳＳ １８ ０ 对数量性

状进行变异系数(ＣＶ)分析ꎬ描述 Ｆ１群体 ８ 个数量性

状的离散程度ꎮ 质量性状的 Ｓｈａｎｎｏｎ￣Ｗｉｅｎｅｒ 多样性

指数 Ｈ′反映杂交后代群体的遗传多样性水平ꎬ
Ｈ１ ＝ －ＰｉＬｎＰｉꎬＰｉ为某性状第 ｉ 个代码值出现的频

率[６]ꎬ并参照刘新龙等[７] 的方法ꎬ将多样性指数大

于 １ 的定义为多样性丰富ꎬ在 ０ ５ ~ １ 之间的定义为

多样性中等ꎬ０ ５ 以下的为多样性偏低ꎮ 使用 ＮＴ￣
ＳＹＳｐｃ ２ １ 计算各杂交后代材料之间的 ＳＭ 相似性

系数(ｓｉｍｐｌｅ ｍａｔｃｈｉｎｇ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ)ꎬ并采用最长距离

法[８￣９]进行聚类分析ꎮ

２　 结果与分析

２ １　 杂交后代间的性状值离散性特征

用变异系数表示性状值离散性特征ꎬ变异系数

越大则性状值离散程度越大[１０]ꎮ 滇蔗茅 Ｆ１ 群体 ８
个数量性状的变异系数见表 １ꎮ 从表 １ 可以看出ꎬ８
个数量性状的变异系数具有一定差异ꎬ平均变异系

数为 ２２ ３％ ꎬ变异幅度在 １１ ９％ ~ ４３ ２％ 之间ꎬ变
异系数由大到小依次为有效茎 ( ４３ ２％ )、糖分

(２９ ８％ )、单茎重(２９ ０％ )、叶宽 (１９ １％ )、叶长

(１７ １％ )、节间长度(１６ １％ )、茎径(１２ ５％ )、株高

(１１ ９％ )ꎬ说明在该群体中数量性状的遗传变异主

要来自于有效茎ꎬ其次为单茎重和糖分ꎬ株高与茎径

较其他性状相对稳定ꎮ

表 １　 Ｆ１群体及双亲 ８ 个数量性状的遗传变异

Ｔａｂｌｅ １　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ８ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔｓ ｆｏｒ Ｆ１ａｎｄ ｐａｒｅｎｔｓ

数量性状

Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔ

亲本 Ｆ１群体

Ｐａｒｅｎｔｓ Ｆ１ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

母本

Ｆｅｍａｌｅ ｐａｒｅｎｔ
父本

Ｍａｌｅ ｐａｒｅｎｔ
最小值

Ｍｉｎ.
最大值

Ｍａｘ.
均值

Ｍｅａｎ
标准差

ＳＤ
变异系数(％ )

ＣＶ

株高(ｃｍ)Ｓｔａｌｋ ｌｅｎｇｔｈ ２０５ ４０ １０４ ２０ １７４ ２０ ２９５ ８０ ２３４ ７０ ２７ ８０ １１ ９

茎径(ｃｍ)Ｓｔａｌｋ ｄｉａｍｅｔｅｒ ３ ５８ ０ ４０ １ １８ １ ９８ １ ５５ ０ １９ １２ ５

有效茎(条 / ｈｍ２)Ｍｉｌｌａｂｌｅ ｓｔａｌｋ ６１０５０ ００ 　 　 — ４１６６８ ００ ３１６６８２ ００ １３５８０４ ００ ５８６６６ ２５ ４３ ２

单茎重(ｋｇ)Ａｖｅｒａｇｅ ｓｔａｌｋ ｗｅｉｇｈｔ １ １５３ ０ ０１９ ０ １３０ ０ ６５０ ０ ３３８ ０ ０９８ ２９ ０

节间长度(ｃｍ)Ｉｎｔｅｒｎｏｄｅ ｌｅｎｇｔｈ １０ ９０ １４ １９ １０ ３０ ２２ ８０ １４ ９０ ２ ４０ １６ １

糖分(％ )Ｓｕｃｒｏｓｅ ｉｎ ｃａｎｅ ８ ４６ ０ ７３ ０ ８５ ４ ０３ ２ ５８ ０ ７７ ２９ ８

叶长(ｃｍ)Ｌｅａｆ ｌｅｎｇｔｈ １２２ ３０ ４０ ６１ ４３ ９０ １１０ ８０ ８４ １０ １４ ４０ １７ １

叶宽(ｃｍ)Ｌｅａｆ ｗｉｄｔｈ ５ ３８ ３ ３９ ２ ３０ ６ ５０ ４ ３０ ０ ８２ １９ １

平均值 Ｍｅａｎ — — — — — — ２２ ３

０５７



　 ４ 期 陆　 鑫等:甘蔗野生种滇蔗茅利用研究Ⅲ. 滇蔗茅杂种 Ｆ１群体的表型变异与遗传多样性分析

　 　 变异系数是表示性状潜力的指标ꎬ变异系数大

的性状ꎬ其杂交后代或其所属群体的基因型和表现

型变异幅度也大ꎬ也较容易通过杂交和选择达到育

种目的[１１]ꎮ 因此ꎬ变异系数大的性状ꎬ其选择潜力

也大ꎬ在后代群体中应加大对变异系数值大的性状

的选择压力ꎮ
２ ２　 遗传多样性评价

根据 １８ 个质量性状计算各杂交后代的 Ｓｈａｎ￣
ｎｏｎ￣Ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数ꎬ结果见表 ２ꎮ 由表 ２ 可以看

出ꎬ群体内不同个体间存在一定的形态多样性ꎬ
Ｓｈａｎｎｏｎ￣Ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数平均值为 ０ ４０３５ꎮ 叶鞘

背毛群和内叶耳形状的多样性指数均大于 １ꎬ表现

出较丰富的多态性ꎬ其中多样性指数最大的是叶鞘

背毛群ꎬ为 １ ２２２３ꎬ内叶耳形状次之ꎻ曝光前节间颜

色和外叶耳形状的多样性处于中等水平ꎬ其多样性

指数分别为 ０ ８８０７ 和 ０ ８１０２ꎻ气根、芽沟、曝光后

节间颜色、生长带形状、木栓、蒲心、蜡粉带、脱叶性、
芽形等 ９ 个性状的多样性偏低ꎬ多样性指数介于

０ ０８２６ ~ ０ ４９１１ꎻ根点排列、芽位、茎形、节间形状、
生长裂缝等 ５ 个性状在 Ｆ１群体中均表现一致ꎬ未出

现分化ꎬ其多样性指数均为 ０ꎬ这 ５ 个性状在该群体

中分别表现为根点不规则排列、上芽位、直立茎形、
圆筒形节间、无生长裂痕ꎮ

表 ２　 Ｆ１群体质量性状的 Ｓｈａｎｎｏｎ￣Ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｈａｎｎｏｎ￣Ｗｉｅｎｅｒ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｑｕａｌｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔ ｆｏｒ Ｆ１

质量性状

Ｑｕａｌｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔ
Ｓｈａｎｎｏｎ￣Ｗｉｅｎｅｒ 指数

Ｓｈａｎｎｏｎ￣Ｗｉｅｎｅｒ ｉｎｄｅｘ

叶鞘背毛群 Ｈａｉｒ ｇｒｏｕｐ １ ２２２３
内叶耳形状 Ｓｈａｐｅ ｏｆ ｉｎｎｅｒ ａｕｒｉｃｌｅ １ ０９３６
曝光前节间颜色 Ｉｎｔｅｒｎｏｄｅ ｃｏｌｏｕｒ ｕｎｅｘｐｏｓｅｄ ０ ８８０７
外叶耳形状 Ｓｈａｐｅ ｏｆ ｏｕｔｅｒ ａｕｒｉｃｌｅ ０ ８１０２
气根 Ａｅｒｉａｌ ｒｏｏｔ ０ ５５３３
芽沟 Ｂｕｄ ｆｕｒｒｏｗ ０ ４９１１
曝光后节间颜色 Ｉｎｔｅｒｎｏｄｅ ｃｏｌｏｕｒ ｅｘｐｏｓｅｄ ０ ４２０１
生长带形状 Ｇｒｏｗｔｈ ｒｉｎｇ ｓｈａｐｅ ０ ４１４２
木栓 Ｃｏｒｋｙ ｐａｔｃｈ ０ ４１４２
蒲心 Ｐｉｔｈ ０ ３９８８
蜡粉带 Ｗａｘ ｂａｎｄ ０ ３９８８
脱叶性 Ｓｈｅａｔｈ ｄｅｔａｃｈｅｄ ｆｒｏｍ ｃｕｌｍ ０ ０８２６
芽形 Ｂｕｄ ｓｈａｐｅ ０ ０８２６
根点排列 Ｒｏｏｔ ｐｒｉｍｏｒｄｉａ ０
芽位 Ｂｕｄ ｐｌａｃｅｍｅｎｔ ０
茎形 Ｓｔａｌｋ ｓｈａｐｅ ０
节间形状 Ｉｎｔｅｒｎｏｄｅ ｓｈａｐｅ ０
生长裂缝 Ｇｒｏｗｔｈ ｃｒａｃｋ ０
平均值 Ｍｅａｎ ０ ４０３５

２ ３　 Ｆ１群体表型遗传距离与聚类分析

以 ２６ 个表型性状为指标计算各材料之间的 ＳＭ
遗传相似性系数ꎬ结果表明ꎬ６２ 份杂交后代之间遗

传相似性系数分布在 ０ ３４６ ~ ０ ８８５ 之间ꎬ平均为

０ ６４５ꎬ杂交后代之间相似性较高ꎮ 其中云野 ０９￣
６４９ 与云野 ０９￣６５７ꎬ云野 ０９￣６２６ 与云野 ０９￣６４２ 的相

似性系数最大ꎬ为 ０ ８８５ꎻ云野 ０９￣６１６ 与云野 ０９￣
６６２ 之间的相似性系数最低ꎬ为 ０ ３４６ꎮ 在遗传相似

性系数的基础上ꎬ运用最长距离法进行聚类分析ꎬ结
果见图 １ꎮ

从图 １ 可以看出ꎬ当遗传相似性系数为 ０ ４３８
时ꎬ可将 ６２ 份杂交后代划分为 ４ 个大类群ꎮ 第Ⅰ大

类群由云野 ０９￣６０１ 等 ２３ 份后代材料组成ꎬ第Ⅰ大

类群与第Ⅱ大类群相似性较高ꎬ遗传距离较近ꎻ在相

似性系数为 ０ ５３１ 处ꎬ可将第Ⅰ大类群细分为 ａ、ｂ、
ｃ、ｄ ４ 个亚类ꎬ其中 ａ 亚类由云野 ０９￣６１１ 等 ７ 份材

料构成ꎬ该亚类主要特征为叶片自动脱落、内叶耳镰

刀形、外叶耳三角形、其平均有效茎数最少ꎬ仅为

９６３０１ 条 / ｈｍ２ꎻｂ 亚类由云野 ０９￣６０２ 等 ８ 份材料组

成ꎬ主要特征为蒲心重、脱叶性松ꎬ平均叶片宽度最

大ꎬ为 ５ ５ｃｍꎻｃ 亚类由云野 ０９￣６１２ 等 ６ 份材料构

成ꎬ主要表现为蒲心重、节间曝光后呈黄绿色、三角

形内叶耳、芽沟深ꎬ其平均有效茎最多ꎬ为 ２０６９５５
条 / ｈｍ２ꎻｄ 亚类仅包含云野 ０９￣６３７ 和云野 ０９￣６４８
２ 份材料ꎬ这 ２ 份材料均表现为生长带突出、节间曝

光前呈黄绿色、无叶鞘背毛群、条纹型木栓ꎬ平均节

间长度、糖分及茎径在所有类群中最大ꎬ分别为

１８ ７ ｃｍ、３ １３％ 、１ ７５ ｃｍꎮ
第Ⅱ大类群由云野 ０９￣６０３ 等 １２ 份材料组成ꎬ

相似性最高的 ２ 组材料ꎬ即云野 ０９￣６４９ 与云野 ０９￣
６５７、云野 ０９￣６２６ 与云野 ０９￣６４２ 均分布于该类群

中ꎮ 在相似性系数为 ０ ６００ 处ꎬ可将该类群细分为

２ 个亚类ꎬ其中 ｅ 亚类由云野 ０９￣６３５ 等 ８ 份材料组

成ꎬ主要特征为无气根、芽形三角形、外叶耳退化ꎬ平
均有效茎数偏少、节间长度偏短ꎻｆ 亚类由云野 ０９￣
６３２ 等 ４ 份材料组成ꎬ主要特征为无气根、蒲心重、
无叶鞘背毛群、节间曝光后呈黄绿色、芽形三角形ꎬ
平均株高在所有类群中最大ꎬ为 ３５６ ９ ｃｍꎮ

第Ⅲ大类群由云野 ０９￣６０４ 等 ２１ 份材料构成ꎬ
在相似性系数为 ０ ４８４ 处ꎬ可将该类群分为 ２ 个亚

类ꎬ其中 ｇ 亚类由云野 ０９￣６０８ 等 １４ 份材料组成ꎬ主
要特征为生长带突出、曝光前节间颜色包含黄、黄
绿、红 ３ 种颜色、外叶耳退化ꎬ有效茎数偏少ꎻｈ 亚类

由云野 ０９￣６０５ 等 ７ 份材料组成ꎬ主要特征为脱叶性

１５７
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图 １　 基于表型性状的聚类图

Ｆｉｇ １　 Ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｔｒａｉｔｓ

松、曝光后节间颜色呈黄绿色、芽形三角形、内外叶

耳均退化、蜡粉带薄ꎬ平均单茎重、节间长度、株高、
茎径、叶长、叶宽均为最小值ꎮ

第Ⅳ大类群由云野 ０９￣６２０ 等 ６ 份材料组成ꎬ与
其他 ３ 个大类群较早分开ꎬ在相似性系数为 ０ ４８４
处ꎬ可将该类群分化 ｉ、ｊ ２ 个亚类ꎬ每个亚类各由 ３
份材料构成ꎬ其中 ｉ 亚类主要特征为无气根、蒲

心重、芽沟深、 脱叶性松ꎬ 平均单茎重最大ꎬ 为

０ ５００ ｋｇꎬ平均糖分最低ꎬ为 ２ ２２％ ꎻｊ 亚类主要特征

为蒲心重、生长带突出、脱叶性松、平均叶片长度最

大ꎬ为 １０４ １ ｃｍꎮ

３　 讨论

遗传多样性是种内个体之间或一个群体内不同

个体的遗传变异的总和ꎮ 通过遗传标记可以明确杂

交后代的遗传与变异规律ꎮ 目前用于反映遗传多态

性的遗传标记主要包括形态标记、细胞学标记、生化

标记和 ＤＮＡ 分子标记ꎮ 与其他标记方法相比ꎬ形态

标记具有明显的简单直观优势[１２]ꎮ 该方法在甘

蔗[７ꎬ１３]、水稻[１４]、花生[１５]、慈姑[１６] 等作物的遗传多

样性研究上已得到广泛应用ꎮ
由于甘蔗的高度杂合ꎬ其杂交后代性状的分离

往往表现出丰富的多态性和复杂性ꎮ 本研究对杂交

后代群体的表型特征和遗传关系进行评价ꎬ旨在更

好地了解甘蔗与滇蔗茅远缘杂交后代表型性状的变

异及多态性ꎬ为滇蔗茅后代材料的筛选及其后续的

杂交或回交利用提供依据ꎮ
滇蔗茅是甘蔗近缘属种之一ꎬ其农艺性状与甘

蔗属热带种相比ꎬ具有植株矮小、茎细、低糖、蒲心严

重甚至空心、侧芽易萌发等劣性ꎻ除具备耐旱、耐瘠、
抗锈病、宿根性强等优良特性外ꎬ其有效茎多、节间

长也是甘蔗杂交育种欲发掘利用的优良性状ꎮ 株

高、茎径、有效茎、单茎重、糖分是甘蔗主要的经济性

状指标ꎬ与甘蔗蔗糖产量紧密相关ꎮ 在本研究中ꎬ后
代材料数量性状的变异主要来自于有效茎、单茎重

及糖分ꎬ因此ꎬ在后代筛选过程中应着重从有效茎、
单茎重及糖分入手ꎬ加大选择压力ꎬ使甄选更为合理

有效ꎮ 在双亲与后代群体中ꎬ根点排列、茎形、节间

形状、生长裂缝均分别表现为不规则排列、直立、圆
筒形和无生长裂缝ꎬ杂交后代与双亲均保持一致ꎬ未
出现变异ꎬ表明这 ４ 个性状能够得到稳定遗传ꎻ在芽

位上ꎬ父本表现为平芽位ꎬ而杂交后代与母本均表现

为上芽位ꎬ表明芽位主要受母本影响ꎮ 尽管目前尚

无研究表明甘蔗叶鞘背毛群与其产量、品质有必然

的关联ꎬ但在我国现阶段甘蔗育种中该性状常被作

为一个重要的选育指标ꎬ育成品种若具有大量的叶

鞘背毛群ꎬ其在推广应用上必然受较大的制约ꎮ 在

叶鞘背毛群上ꎬ父本表现为无ꎬ母本表现为较多ꎬ６２

２５７
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份杂交后代在无、少、多、较多这 ４ 个等级上均具有

分布ꎬ其 Ｓｈａｎｎｏｎ￣Ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数最高ꎬ在质量性

状中选择余地也最大ꎮ 从整个后代群体 ８ 个数量性

状的平均值来看ꎬ茎径、单茎重、叶长、叶宽、糖分的

平均表型值介于双亲之间ꎬ而株高和节间长度的平

均表型值均超过双亲ꎬ有效茎的平均表型值也超过

母本ꎬ表明株高、节间长度、有效茎得到了明显改良ꎮ
同时ꎬ父本的一些不良特性ꎬ如空蒲心、侧芽萌发、低
糖等ꎬ在后代群体均有不同程度的表现ꎬ这些性状均

是今后改良的重点ꎮ
从聚类结果看ꎬｃ 亚类平均有效茎最多ꎬｄ 亚类平

均节间长度、糖分及茎径最大ꎬｉ 亚类的平均单茎重最

大ꎬ这 ３ 个亚类的材料均具备高产的潜力ꎬ应作为筛

选的重点对象ꎮ 此外ꎬ在回交亲本选择上ꎬ应遵循“高
贵化”育种方法ꎬ选用热带种作为轮回亲本ꎬ使热带种

血缘不断累加ꎬ便于产量和糖分的迅速恢复ꎮ
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