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　 　 摘要:研究甘蔗属与滇蔗茅属间远缘杂交 Ｆ１染色体遗传行为具有重要科学意义ꎬ可为发掘利用滇蔗茅野生优异基因资源

提供细胞学依据ꎮ 本研究采用常规压片技术对可育父本及不育杂交 Ｆ１花粉母细胞减数分裂过程进行比较观察ꎬ结果显示可

育父本云南 ９５￣１９ 减数分裂正常ꎬ而不育杂交 Ｆ１ 分裂异常ꎻ进一步对 Ｆ１ 花粉母细胞减数分裂过程进行基因组荧光原位杂交

(ＧＩＳＨꎬｇｅｎｏｍｅ ｉｎ ｓｉｔｕ ｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎ)分析ꎬ结果表明:滇蔗茅与甘蔗属热带种的亲缘关系较远ꎬ双亲染色体在 Ｆ１细胞中不能进行

同源配对ꎬ终变期ꎬ１５ 条滇蔗茅染色体以单价体形式存在ꎬ花粉母细胞减数分裂细胞中存在滞后染色体、染色体丢失和不均衡

分离现象ꎮ 甘蔗￣滇蔗茅属间远缘杂交 Ｆ１花粉母细胞减数分裂异常因而杂交 Ｆ１花粉完全败育ꎮ
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甘蔗(Ｓａｃｃｈａｒｕｍ ｓｐｐ. )是重要的糖料作物ꎬ同
时也是能源和动物饲料开发的潜力资源[１] ꎮ 甘蔗

属于禾本科(Ｇｒａｍｉｎｅａｅ)甘蔗属( Ｓａｃｃｈａｒｕｍ)ꎬ甘蔗

和一些近缘植物资源如芒属、蔗茅属、河八王属及

白茅属等一起统称为“甘蔗属复合体” ( Ｓａｃｃｈａｒｕｍ
Ｃｏｍｐｌｅｘ)ꎬ“甘蔗属复合体”中具有许多野生资源

的优良性状ꎬ在提高甘蔗产量、糖分、适应性等方

面具有潜在利用价值ꎮ 因此ꎬ世界各主产蔗糖国

均非常重视对甘蔗种质资源的收集保存和鉴定

评价等工作 [２￣４] ꎬ而且ꎬ近年来甘蔗育种家进行了

大量的种间和属间远缘杂交利用和后代鉴定评

价等研究工作 [５￣７] ꎬ以期获得新的突破性甘蔗

品种ꎮ
滇蔗茅(Ｅｒｉａｎｔｈｕｓ ｒｏｃｋｉｉ)属蔗茅属ꎬ是重要的甘

蔗近缘属植物资源[８]ꎬ因其具有丰富的遗传多样

性[９￣１０]和强抗蔗茅柄锈菌的特性[１１￣１２]ꎬ在甘蔗种质

创新和抗病新品种的创制中具有利用价值ꎮ 课题组

人员利用人工光周期调控技术诱导甘蔗属热带种

(Ｓａｃｃｈａｒｕｍ ｏｆｆｉｃｉｎａｒｕｍ)开花ꎬ与滇蔗茅进行远缘

杂交利用ꎬ获得了这 ２ 个种的属间杂交 Ｆ１
[１３] ꎬ甘

蔗属热带种与滇蔗茅杂交 Ｆ１表现较容易开花ꎬ但
花粉完全败育ꎬ利用 Ｆ１作母本与甘蔗品种进行杂

交可结实获得 ＢＣ１后代ꎮ 课题组成员采用 ＳＳＲ 分

子标记技术对杂交 Ｆ１群体进行了真实性鉴定[１４] ꎬ
并对重要农艺性状进行了遗传分析[１５] ꎮ 然而ꎬ对
甘蔗与滇蔗茅染色体在其杂交后代中的遗传行为

及减数分裂行为还不清楚ꎮ 基因组荧光原位杂交

技术可以对作物远缘杂交后代染色体进行跟踪鉴

定和遗传分析[１６￣１７] ꎬ本研究通过细胞学研究手段

分析了父本云南 ９５￣１９ 及其 Ｆ１花粉母细胞减数分

裂过程染色体行为和细胞分裂行为ꎬ进一步利用

ＧＩＳＨ 技术对 Ｆ１中双亲染色体遗传行为进行分析ꎬ
研究结果可为甘蔗属与滇蔗茅属属间远缘杂交 Ｆ１

花粉败育机制的研究和滇蔗茅杂交利用方式的制

定提供参考依据ꎮ

１　 材料与方法

１ １　 材料

以甘蔗属热带种和蔗茅属滇蔗茅远缘杂交亲本

及杂交 Ｆ１ 为试验材料ꎬ由国家甘蔗种质资源圃提

供ꎬ材料系谱图如下ꎮ

图 １　 远缘杂交组合亲本及杂交 Ｆ１材料

Ｆｉｇ １　 Ｔｈｅ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｏｆ ｔｈｅ ｐａｒｅｎｔｓ ａｎｄ Ｆ１

ｈｙｂｒｉｄｓ ｉｎ ｔｈｅ ｄｉｓｔａｎｔ ｃｒｏｓｓｉｎｇ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ

１ ２　 花粉母细胞减数分裂各时期染色体玻片标本

制备

收集父本及 Ｆ１孕穗期的幼穗ꎬ用卡诺氏固定液

(无水乙醇∶ 乙酸 ＝ ３∶ １)固定(４ ℃冰箱ꎬ２４ ｈ)ꎬ７０％
乙醇浸泡保存ꎮ 制片时挑取正处于减数分裂时期的

颖花中的花药ꎬｄｄＨ２Ｏ 水洗 ２ 次ꎬ每次 １０ ｍｉｎꎬ０ ２５ Ｍ
ＨＣｌ 解离 ２ ｍｉｎꎬｄｄＨ２Ｏ 水洗 ２ 次ꎬ每次 １０ ｍｉｎꎬ将花

药放在 －２０ ℃预冷的防脱载玻片上ꎬ滴适量新配的

卡诺氏固定液ꎬ迅速用镊子将花药壁捣碎ꎬ轻轻挤出

花药中的花粉母细胞ꎬ在玻片上不同部位进行涂片展

片ꎬ涂片时注意动作轻柔ꎬ防止破坏细胞的完整性ꎮ
１ ３　 基因组 ＤＮＡ 探针的制备

采用 ＣＴＡＢ 法提取亲本(母本路打士和父本云

南 ９５￣１９) 叶片基因组总 ＤＮＡꎬ用百泰克多功能

ＤＮＡ 回收纯化试剂盒对 ＤＮＡ 样品进行纯化、回收ꎻ
用微量核酸分析仪检测 ＤＮＡ 样品的浓度和纯度ꎬ采
用高压灭菌法(１２１ ℃ꎬ５ ｍｉｎ)将基因组 ＤＮＡ 打断

成较小的片段(３００ ~ ５００ ｂｐ 左右)ꎻ母本路打士的

ＤＮＡ 模板用德国 Ｒｏｃｈｅ 公司产品 Ｂｉｏｔｉｎ￣Ｈｉｇｈ Ｐｒｉｍｅ
进行标记ꎬ父本云南 ９５￣１９ 的 ＤＮＡ 模板用德国

Ｒｏｃｈｅ 公司产品 ＤＩＧ￣Ｈｉｇｈ Ｐｒｉｍｅ 标记ꎬ具体步骤参

照试剂盒使用说明书ꎮ
１ ４　 基因组荧光原位杂交过程

杂交混合液的配制(含 １０ μｇ / ｍＬ 路打士 ＤＮＡ
探针、１０ μｇ / ｍＬ 云南 ９５￣１９ ＤＮＡ 探针、５０％ 去离子

甲酰胺、０ ５％ ＳＤＳ、１０％ ＤＳ 及 ４０ μｇ / ｍＬ 玉米基因

组封阻 ＤＮＡ)ꎬＤＮＡ 探针经变性后与 Ｆ１花粉母细胞

减数分裂各时期细胞进行原位杂交ꎻ原位杂交过程

具体操作步骤参照林秀琴等[１８] 的方法进行ꎮ 染色

体玻片标本经杂交、荧光分子检测、洗脱和封片后ꎬ
在德国 Ｚｉｅｓｓ 公司 Ａｘｉｏｓｋｏｐ ２ ｐｌｕｓ 荧光显微镜下观

察荧光信号ꎬ用 ＣＣＤ(ｃｈａｒｇｅ ｃｏｕｐｌｅｄ ｄｅｖｉｃｅ)偶联的

相机拍照系统连接计算机ꎬ并用 Ｍｅｔａｓｙｓｔｅｍ ＩＳＩＳ 软

８９４



　 ３ 期 林秀琴等:甘蔗￣滇蔗茅杂交 Ｆ１花粉母细胞减数分裂过程 ＧＩＳＨ 分析

件进行图像采集和处理ꎮ

２　 结果与分析

２ １　 父本云南 ９５￣１９ 及杂交 Ｆ１花粉母细胞减数分

裂观察

如图 ２ 所示ꎬ对照可育父本云南 ９５￣１９ 花粉母

细胞减数分裂过程较正常ꎬ在终变期形成了 １５ 个二

价体(图 ２￣Ａ)ꎬ中期Ⅰꎬ１５ 个二价体整齐地排列在

赤道板上(图 ２￣Ｂ)ꎬ后期Ⅰꎬ同源染色体分开ꎬ在纺

锤丝的拉动下移向细胞的两极(图 ２￣Ｃ、Ｄ)ꎬ二分体

至四分体的各时期分裂均正常(图 ２￣Ｅ 至 ２￣Ｉ)ꎬ偶尔

观察到后期Ⅰ染色体桥(图 ２￣Ｋ)和减数第二次分裂

不同步的现象(图 ２￣Ｊ)ꎬ频率极低ꎬ没有具体统计ꎮ
与父本对照相比ꎬ不育杂交 Ｆ１花粉母细胞减数分裂

过程存在较多的异常分裂行为ꎬ主要表现在中期Ⅰ
(图 ２￣Ｌ)、中期Ⅱ(图 ２￣Ｎ)、后期Ⅰ(图 ２￣Ｍ)、后期

Ⅱ(图 ２￣Ｏ)出现滞后染色体和不均等四分体(图 ２￣
Ｐ)ꎬ异常细胞频率较高ꎬ分别为 ３５％ 、５３％ 、５６％ 、
７３ ５％和 ４６ ７％ ꎬ花粉母细胞减数分裂观察结果表

明ꎬ甘蔗属热带种路打士与蔗茅属滇蔗茅云南 ９５￣
１９ 远缘杂交 Ｆ１遗传极不稳定ꎮ 用 １％ Ｉ２ ￣ＫＩ 对成熟

花粉粒进行染色ꎬ检测 Ｆ１花粉的活性ꎬ结果显示 Ｆ１

花粉粒完全败育(图 ２￣Ｑ)ꎬ对照父本云南 ９５￣１９ 花粉

可育率约为 ９１％(图 ２￣Ｒ)ꎮ

Ａ ~ Ｉ 表示父本云南 ９５￣１９ 花粉母细胞减数分裂过程ꎬＡ:终变期、Ｂ:中期Ⅰ、Ｃ:后期Ⅰ、Ｄ:末期Ⅰ、Ｅ:二分体、Ｆ:中期Ⅱ、
Ｇ:后期Ⅱ、Ｈ:末期Ⅱ、Ｉ:四分体ꎻＪ、Ｋ 表示云南 ９５￣１９ 后期Ⅱ不同步分裂和后期Ⅰ滞后染色体ꎻＬ￣Ｐ 表示杂交

Ｆ１花粉母细胞减数分裂异常细胞ꎻＱ、Ｒ 分别表示杂交 Ｆ１败育花粉和云南 ９５￣１９ 可育花粉ꎮ 标尺为 ５ μｍ
Ａ￣Ｉ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈｅ ｍｅｉｏｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｍａｌｅ ｐａｒｅｎｔ ｙｕｎｎａｎ９５￣１９ꎬＡ:ＤｉａｋｉｎｅｓｉｓꎬＢ:Ｍｅｔａｐｈａｓｅ ⅠꎬＣ:Ａｎａｐｈａｓｅ ⅠꎬＤ:Ｔｅｌｏｐｈａｓｅ ⅠꎬＥ:Ｄｙａｄꎬ
Ｆ:Ｍｅｔａｐｈａｓｅ ⅡꎬＧ:Ａｎａｐｈａｓｅ ⅡꎬＨ:Ｔｅｌｏｐｈａｓｅ ⅡꎬＨ:Ｔｅｔｒａｄ ꎻＪ ａｎｄ Ｋ ｉｎｄｉｃａｔｅ ａｓｙｎｃｈｒｏｎｉｓｍ ｄｉｖｉｓｉｏｎ ｉｎ ａｎａｐｈａｓｅ Ⅱ ａｎｄ ｌａｇｇｉｎｇ
ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ ｉｎ ａｎａｐｈａｓｅ ⅠꎻＬ￣Ｐ ｉｎｄｉｃａｔｅ ａｂｎｏｒｍａｌ ｍｅｉｏｓｉｓ ｂｅｈａｖｉｏｒｓ ｉｎ Ｆ１ ｐｏｌｌｅｎ ｍｏｔｈｅｒ ｃｅｌｌｓꎻＱ ａｎｄ Ｒ ｉｎｄｉｃａｔｅ ａｂｏｒｔｉｖｅ ａｎｄ

ｆｅｒｔｉｌｅ ｐｏｌｌｅｎ ｏｆ Ｆ１ ｈｙｂｒｉｄｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｍａｌｅ ｐａｒｅｎｔ ｙｕｎｎａｎ９５￣１９ꎬｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｓｃａｌｅ ｉｓ ５ μｍ

图 ２　 云南 ９５￣１９ 及 Ｆ１花粉母细胞减数分裂细胞

Ｆｉｇ ２　 Ｔｈｅ ｍｅｉｏｓｉｓ ｉｎ ｐｏｌｌｅｎ ｍｏｔｈｅｒ ｃｅｌｌｓ ｏｆ ｔｈｅ ｍａｌｅ ｐａｒｅｎｔ ｙｕｎｎａｎ ９５￣１９ ａｎｄ Ｆ１ ｈｙｂｒｉｄｓ

９９４
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２ ２　 杂交 Ｆ１花粉母细胞减数分裂过程 ＧＩＳＨ 分析

利用双色 ＧＩＳＨ 技术对杂交 Ｆ１花粉母细胞减数分

裂过程进行分析ꎬ结果如下:(１)前期Ⅰ、终变期ꎮ 前期Ⅰꎬ
甘蔗属热带种染色质(绿色信号)与蔗茅属滇蔗茅染色

质(橙红色信号)在细胞核中分布于不同空间ꎬ不相互

混合(图 ３￣Ａ)ꎮ 终变期ꎬ可以观察到染色体构型ꎬＦ１染

色体存在单价体、环状二价体、棒状二价体和弧形二价体

等多种构型(图３￣ＢꎬＤＡＰＩ 复染ꎬ蓝色信号)ꎮ

Ａ:前期ⅠꎻＢ:终变期ꎻＣ、Ｄ:前中期ⅠꎻＥ ~ Ｈ:中期ⅠꎻＩ ~ Ｌ:后期ⅠꎻＭ:末期ⅠꎻＮ ~ Ｐ:中期ⅡꎻＱ、Ｒ:后期ⅡꎻＳ、Ｔ:四分体ꎮ
Ｈ、Ｋ 和 Ｌ 是滇蔗茅探针和 ＤＡＰＩ 复染的效果图ꎬ滇蔗茅染色体呈粉红色荧光信号ꎻＢ、Ｎ 和 Ｑ 是 ＤＡＰＩ 染色效果图ꎬ

染色体呈蓝色荧光信号ꎻ其余为热带种和滇蔗茅双探针原位杂交效果图ꎬ发橙红色荧光信号为滇蔗茅染色体ꎬ
黄绿色荧光信号为热带种染色体ꎮ 标尺为 ５ μｍ

Ａ:Ｐｒｏｐｈａｓｅ ⅠꎬＢ:ＤｉａｋｉｎｅｓｉｓꎬＣ ａｎｄ Ｄ:Ｐｒｅｍｅｔａｐｈａｓｅ ⅠꎬＥ￣Ｈ:Ｍｅｔａｐｈａｓｅ ⅠꎬＩ￣Ｌ:Ａｎａｐｈａｓｅ ⅠꎬＭ:Ｔｅｌｏｐｈａｓｅ ⅠꎬＮ￣Ｐ:Ｍｅｔａｐｈａｓｅ Ⅱꎬ
Ｑ ａｎｄ Ｒ:Ａｎａｐｈａｓｅ ⅡꎬＳ ａｎｄ Ｔ:ＴｅｔｒａｄꎬＨꎬＫ ａｎｄ Ｌ ｗｅｒｅ ｕｓｅｄ Ｅｒｉａｎｔｈｕｓ ｒｏｃｋｉｉ ＤＮＡ ｆｏｒ ｐｒｏｂｅꎬａｎｄ ｃｏｕｎｔｅｒｓｔａｉｎｅｄ ｗｉｔｈ ＤＡＰＩ ｓｏｌｕｔｉｏｎꎬ

ｔｈｅ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ ｆｒｏｍ Ｅｒｉａｎｔｈｕｓ ｒｏｃｋｉｉ ｗｅｒｅ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｗｉｔｈ ｐｉｎｋ ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｔ ｓｉｇｎａｌꎬＢꎬＮ ａｎｄ Ｑ ｗｅｒｅ ｓｔａｉｎｅｄ ｗｉｔｈ ＤＡＰＩ ｓｏｌｕｔｉｏｎꎬ
ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ ｗｅｒｅ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｗｉｔｈ ｂｌｕｅ ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｔ ｓｉｇｎａｌꎬｔｈｅ ｏｔｈｅｒｓ ｗｅｒｅ ｕｓｅｄ ｂｏｔｈ Ｅｒｉａｎｔｈｕｓ ｒｏｃｋｉｉ ａｎｄ Ｓａｃｃｈａｒｕｍ ｏｆｆｉｃｉｎａｒｕｍ
ＤＮＡ ｆｏｒ ｐｒｏｂｅｓꎬｔｈｅ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ ｆｒｏｍ Ｅｒｉａｎｔｈｕｓ ｒｏｃｋｉｉ ｗｅｒｅ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｗｉｔｈ ｏｒａｎｇｅ ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｔ ｓｉｇｎａｌ ａｎｄ ｔｈｅ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ ｆｒｏｍ

Ｓａｃｃｈａｒｕｍ ｏｆｆｉｃｉｎａｒｕｍ ｗｅｒｅ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｗｉｔｈ ｇｒｅｅｎ ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｔ ｓｉｇｎａｌ. Ｓｃａｌｅ ｉｓ ５ μｍ

图 ３　 杂交 Ｆ１花粉母细胞减数分裂细胞 ＧＩＳＨ 结果

Ｆｉｇ ３　 Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ｍｅｉｏｓｉｓ ｏｆ ｐｏｌｌｅｎ ｍｏｔｈｅｒ ｃｅｌｌｓ ｉｎ Ｆ１ ｈｙｂｒｉｄｓ ｂｙ ＧＩＳＨ

００５
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(２)中期Ⅰꎮ 前中期Ⅰꎬ观察到滇蔗茅染色体

(橙红色信号)分布在细胞的外围ꎬ并且单独聚集在

一边ꎬ不与甘蔗染色体(绿色信号)混合(图 ３￣Ｃ)ꎬ１５
条滇蔗茅染色体以单价体形式存在ꎬ而热带种染色

体有些形成单价体ꎬ有些形成二价体排列在赤道面

上(图 ３￣Ｄ)ꎮ 中期Ⅰꎬ甘蔗属热带种染色体和滇蔗

茅染色体排列在赤道板上(图 ３￣Ｅ、Ｆ)ꎬ该时期ꎬ观察

到甘蔗属热带种染色体优先排列在赤道板上ꎬ而滇

蔗茅染色体远离赤道板或在赤道板的外面ꎬ形成了

中期Ⅰ滞后染色体(图 ３￣Ｇ、Ｈ)ꎮ
(３)后期Ⅰ、末期Ⅰꎮ 后期Ⅰꎬ同源染色体向两

极移动ꎬ在中期Ⅰ滞后的滇蔗茅染色体由于没来得

及排列在赤道板上而形成了提前分离的染色体(图
３￣Ｉ、Ｊꎬ白色箭头所示提前分离的滇蔗茅染色体)ꎮ
后期Ⅰꎬ观察到染色体不均衡分离的现象ꎬ其中一个

子细胞含 ８ 条滇蔗茅染色体ꎬ另外一个子细胞含 ７
条滇蔗茅染色体(图 ３￣Ｋ、Ｌ)ꎮ 末期Ⅰꎬ观察到 ２ 条

滞后滇蔗茅染色体ꎬ在子细胞核膜形成之后ꎬ滞后染

色体由于没有在细胞核之内ꎬ可能形成微核或被降

解成为丢失的染色体(图 ３￣Ｍ)ꎮ
(４)中期Ⅱꎮ 在中期Ⅱ细胞中观察到滞后染色

体(图 ３￣Ｎꎬ２ 个子细胞分别有 ５ 条和 ７ 条滞后染色

体)ꎬ另外应用双色 ＧＩＳＨ 技术观察到中期Ⅱ２ 个子

细胞中分别含 ８ 条和 ５ 条滇蔗茅染色体(图 ３￣Ｏꎬ橙
色信号)ꎬ其余 ２ 条滇蔗茅染色体可能在之前的末

期Ⅰ丢失了ꎮ 中期Ⅱꎬ观察到赤道板排列异常ꎬ即 ２
个子细胞赤道板排列成“八字形”(图 ３￣Ｐ)ꎮ

(５)后期Ⅱꎮ 观察到 ２ 条提前分离的染色体

(图 ３￣Ｑꎬ白色箭头指向的染色体)ꎬ此时期ꎬ不仅观

察到滞后分离的滇蔗茅染色体ꎬ而且还观察到部分

滞后分离的甘蔗属热带种染色体停留在赤道板周围

不能正常向两极移动(图 ３￣Ｒ)ꎮ
(６)四分体时期ꎮ 观察到 ４ 个小孢子大小不一

的现象(图 ３￣Ｓ)ꎮ 对于大小相对一致的小孢子ꎬ双
色 ＧＩＳＨ 实验结果显示这 ４ 个小孢子含外源滇蔗茅

染色质的量也明显不一样ꎬ如图 ３￣Ｔ 所示ꎬ左边 ２ 个

小孢子含滇蔗茅染色质(橙色)的量较多ꎬ而右边 ２
个较少ꎮ

对 Ｆ１花粉母细胞减数分裂过程 ＧＩＳＨ 研究结果

表明:甘蔗属热带种与蔗茅属滇蔗茅双亲两套染色

体组的亲缘关系较远ꎬ在杂交 Ｆ１花粉母细胞减数分

裂过程中不能进行同源配对ꎬ外源滇蔗茅染色体的

渗入导致了减数分裂过程异常的染色体分离行为和

异常的细胞分裂行为ꎬ所以这可能是导致甘蔗与滇

蔗茅属间远缘杂交 Ｆ１花粉表现出完全败育的主要

原因ꎮ

３　 讨论

甘蔗属和蔗茅属均为“甘蔗属复合体”(Ｓａｃｃｈａ￣
ｒｕｍ Ｃｏｍｐｌｅｘ)成员ꎬ前人的研究表明甘蔗属与蔗茅

属能够进行属间远缘杂交利用并获得杂交后代种质

材料ꎬ如甘蔗与斑茅[１９￣２２]、甘蔗与蔗茅[２３￣２４] 以及甘

蔗与滇蔗茅[２５￣２６]等ꎬ这说明了杂交后代种质材料中

甘蔗属染色体具有能够忍受外源基因渗入的能力ꎮ
甘蔗属与蔗茅属滇蔗茅属间远缘杂交 Ｆ１ 花粉高度

不育ꎬ这可能是由于这 ２ 个属之间染色体组结构存

在较大差异ꎮ 甘蔗属热带种为八倍体ꎬ染色体基数

ｘ ＝ １０ꎬ体细胞染色体数目 ２ｎ ＝ ８０[２７]ꎬ滇蔗茅体细胞

染色体数目 ２ｎ ＝ ３０[２８]ꎬ本研究对滇蔗茅云南 ９５￣１５
花粉母细胞减数分裂过程进行观察ꎬ发现滇蔗茅 ３０
条染色体在中期Ⅰ形成了 １５ 个二价体ꎬ表明滇蔗茅

种质可能为二倍体ꎬ染色体基数 ｘ ＝ １５ꎮ 蔗茅属中

的蔗茅和芒与滇蔗茅的染色体组结构较相似ꎬ均为

二倍体ꎬ蔗茅体细胞染色体数目 ２ｎ ＝ ２０[２９]ꎬ芒属体

细胞染色体数目 ２ｎ ＝ ３８[３０]ꎮ Ｑ. Ｃａｉ 等[３１] 利用 ＳＳＲ
和 ＡＦＬＰ 标记技术对滇蔗茅与“甘蔗属复合体”的亲

缘关系进行了研究ꎬ结果表明滇蔗茅与芒属和芦花

蔗茅的亲缘关系较近ꎮ 甘蔗和斑茅均为多倍体[３２]ꎬ
甘蔗与斑茅杂交后代染色体遗传规律较复杂ꎬ在 Ｆ１

双亲染色体以 ｎ ＋ ｎ 方式进行遗传ꎬ斑茅染色体存在

丢失现象ꎬ而且以非整倍体的 ｎ 进行遗传[３３]ꎬＪ. Ｙ.
Ｗｕ 等[３４]认为斑茅形成的这种不均等配子是导致杂

交 Ｆ１败育的原因ꎮ 本研究利用双色 ＧＩＳＨ 技术分析

了杂交 Ｆ１花粉母细胞减数分裂过程双亲染色体分

裂行为ꎬ发现在减数分裂细胞中检测到 １５ 条滇蔗茅

染色体ꎬ表明甘蔗属热带种与滇蔗茅远缘杂交过程

中ꎬ滇蔗茅形成了整倍的 ｎ 配子体传递给 Ｆ１ꎻ在减

数分裂中期Ⅰ滇蔗茅染色体形成了 １５ 个单价体ꎬ表
明滇蔗茅染色体与甘蔗属热带种染色体同源性较

低ꎬ在杂交 Ｆ１花粉母细胞减数分裂细胞中不能进行

同源配对ꎬ外源滇蔗茅染色体的渗入导致 Ｆ１减数分

裂过程染色体分离和细胞分裂异常ꎬ所以杂交 Ｆ１花

粉完全败育ꎮ
前人对甘蔗属与蔗茅属远缘杂交后代细胞学研

究结果表明ꎬＦ１和 ＢＣ１的染色体遗传方式分别为 ｎ ＋ ｎ
和 ２ｎ ＋ ｎ 方式[３５￣３６]ꎬ在杂交方式上ꎬ主要利用杂交

Ｆ１作母本与甘蔗品种或热带种杂交获得 ＢＣ１ (因为

Ｆ１花粉高度不育不能作父本)ꎬ虽然这与回交育种
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的基本原理不一致ꎬ但是这为甘蔗外源染色体的渗

入研究提供了一种有效方法ꎮ 最近ꎬ甘蔗育种家探

索了一种新的杂交利用方式ꎬ即以甘蔗属野生种割

手密作桥梁亲本ꎬ先与斑茅杂交获得 Ｆ１ꎬ杂交 Ｆ１既

聚合了双亲的优点又具有较好的花粉育性ꎬ在后续

的利用中可以用作父本与甘蔗品种进行杂交ꎬ这或

许是克服甘蔗和斑茅杂交 Ｆ１高度不育、有望创制出

突破性优良种质的途径之一[３７￣３８]ꎮ 由于滇蔗茅与

芒属的亲缘关系较近[３１]ꎬ笔者认为在今后的杂交利

用中可以尝试首先利用芒和滇蔗茅进行杂交获得花

粉可育的杂交 Ｆ１材料ꎬ再与甘蔗进行杂交利用ꎬ即
获得优良可育的“甘蔗三属杂交后代”的种质材料ꎬ
并用于后续甘蔗杂交育种ꎮ
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