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　 　 摘要：选用 ６ 个数量性状和 ２３ 个质量性状对滇蔗茅野生资源的表型变异、多样性及聚类关系进行分析。 结果表明，数量

性状变异系数在 １２ ７２％ ～ ２２ ３８％之间，最大的是田间锤度，为 ２２ ３８％ ，其次是茎径，为 ２２ ２７％ ，最小的是叶长，为 １２ ７２％ ；
质量性状的曝光后节间颜色多样性丰富，茎形、芽形、生长裂缝、节间形状、花序形状等 ５ 个性状均表现一致；聚类分析表明 ５１
份滇蔗茅无性系材料可分为 ４ 大类群和 ５ 个亚类群。 遗传多样性和聚类分析为资源杂交利用和优异基因挖掘提供参考。
　 　 关键词：滇蔗茅；表型性状；遗传多样性

Ｇｅｎｅｔｉｃ Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ Ｔｒａｉｔｓ ｉｎ
Ｅｒｉａｎｔｈｕｓ ｒｏｃｋｉｉ Ｗｉｌｄ Ｓｐｅｃｉｅｓ

ＸＵ Ｃｈａｏ⁃ｈｕａ１，ＬＵ Ｘｉｎ１，ＬＩＵ Ｈｏｎｇ⁃ｂｏ１，ＬＩＮ Ｘｉｕ⁃ｑｉｎ１，ＬＩＵ Ｘｉｎ⁃ｌｏｎｇ１，
ＳＵ Ｈｕｏ⁃ｓｈｅｎｇ１，ＭＡ Ｌｉ１，ＭＡＯ Ｊｕｎ１，ＬＩ Ｘｕ⁃ｊｕａｎ１，ＣＡＩ Ｑｉｎｇ１，２

（ １Ｓｕｇａｒｃａｎｅ Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ，Ｙｕｎｎａｎ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ ／ Ｙｕｎｎａｎ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｓｕｇａｒｃａｎｅ Ｇｅｎｅｔｉｃ Ｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔ，
Ｋａｉｙｕａｎ ６６１６００；２Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ＆ Ｇｅｎｅｔｉｃ Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ，Ｙｕｎｎａｎ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ，Ｋｕｎｍｉｎｇ ６５０２２３）

Ａｂｓｔｒａｃｔ：Ｂａｓｅｄ ｏｎ ６ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔｓ ａｎｄ ２３ ｑｕａｌｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔｓ，ｔｈｅ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ，ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，ａｎｄ
ｃｌｕｓｔｅｒ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｗｅｒｅ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅｄ ｉｎ Ｅｒｉａｎｔｈｕｓ ｒｏｃｋｉｉ ｗｉｌｄ ｓｐｅｃｉｅｓ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉ⁃
ｃｉｅｎｔ ｏｆ ｔｈｅ ６ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔｓ ｒａｎｇｅｄ ｆｒｏｍ １２ ７２％ ｔｏ ２２ ３８％ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ５１ ｍａｔｅｒｉａｌｓ，ｂｒｉｘ ｔｒａｉｔ ｈａｄ ｔｈｅ ｇｒｅａｔｅｓｔ
ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ２２ ３８％ ， ｓｔａｌｋ ｄｉａｍｅｔｅｒ ａｓ ｔｈｅ ｎｅｘｔ ｏｆ ２２ ２７％ ，ａｎｄ ｌａｍｉｎａ ｌｅｎｇｔｈ ｗａｓ ｔｈｅ ｓｍａｌｌｅｓｔ ｏｆ
１２ ７２％ ． Ｆｕｒｔｈｅｒｍｏｒｅ，ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｗａｓ ａｂｕｎｄａｎｔ ｉｎ ｉｎｔｅｒｎｏｄｅ ｃｏｌｏｕｒ ｅｘｐｏｓｅｄ，ｈｏｗｅｖｅｒ，ｓｔａｌｋ ｓｈａｐｅ，ｂｕｄ
ｓｈａｐｅ，ｉｎｔｅｒｎｏｄｅ ｓｈａｐｅ，ｇｒｏｗｔｈ ｃｒａｃｋ，ｉｎｆｌｏｒｅｓｃｅｎｃｅ ｓｈａｐｅ ｄｉｄ ｎｏｔ ｓｅｇｒｅｇａｔｅ． Ｍｏｒｅｏｖｅｒ，ｔｈｅ ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ
ｔｈｅｓｅ ｐｒｏｇｅｎｉｅｓ ｃｏｕｌｄ ｂｅ ｄｉｖｉｄｅｄ ｉｎｔｏ ４ ｇｒｏｕｐｓ ａｎｄ ５ ｓｕｂｇｒｏｕｐｓ． Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｗｏｕｌｄ ｂｅ
ｈｅｌｐｆｕｌ ｔｏ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｉｎ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ａｎｄ ｇｅｎｅ ｄｉｓｃｏｖｅｒｙ．

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ：Ｅｒｉａｎｔｈｕｓ ｒｏｃｋｉｉ；ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｔｒａｉｔｓ；ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

甘蔗是我国主要糖料作物，其蔗糖产量占全国

食糖总产的 ９０％以上，因此甘蔗产量是影响我国食

糖产业发展和战略安全的关键因素［１］。 目前，现代

甘蔗品种主要来源于热带种 （ Ｓａｃｃｈａｒｕｍ ｏｆｆｉｃｉｎａ⁃

ｒｕｍ）、割手密（Ｓ． ｓｐｏｎｔａｎｅｕｍ）、印度种（Ｓ． ｂａｒｂｅｒｉ）的
种间杂交后代，具有相同的祖先，血缘相近，故甘蔗

育种在产量、糖分和抗逆性等方面难有较大的突

破［２］。 甘蔗育种的实践证明，每次品种突破均有赖
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于优良基因的发掘和利用，如利用爪哇割手密 Ｇｌ⁃
ａｇａｈ 和印度割手密育成的 ＰＯＪ２８７８、Ｃｏ２８１、Ｃｏ２９０
和 Ｃｏ２１３ 等作为骨干亲本育成的品种，不仅提高了

甘蔗的单产和出糖率，而且还提高了甘蔗品种的抗

性水平［３］。 滇蔗茅（Ｅｒｉａｎｔｈｕｓ ｒｏｃｋｉｉ Ｋｅｎｇ）隶属于蔗

茅属，是甘蔗的近缘属野生资源，主要分布于我国云

南、四川、西藏等地区［４］，海拔在 ５００ ～ ２７００ ｍ 的干

燥草地，具有较强的抗病性、抗旱性、耐贫瘠等特

点［５⁃６］，是甘蔗育种研究的重要资源。 国家甘蔗种

质资源圃已收集保存了 ５１ 份滇蔗茅材料，本研究通

过选用对遗传育种十分重要的数量性状和受环境影

响较小、稳定可靠的质量性状，评价滇蔗茅野生群体

的遗传多样性，探寻该类资源的遗传背景，为资源杂

交利用和优异基因挖掘提供借鉴。

１　 材料与方法

１ １　 材料

５１ 份滇蔗茅材料分别来自云南省农业科学院

甘蔗研究所的国家甘蔗种质资源圃。 采用挖根移栽

方法，将每份资源保育在直径 ０ ８ ｍ、深 ０ ８ ｍ 的水

泥框里，框与框之间的距离为 １ ｍ，防止串根混杂，
土壤类型为红壤，灌水 ４ 次，雨季清理排水沟，排灌

畅通，保证框中无渍无旱，实时施以少量肥料，按时

除草，保证每份资源材料的正常生长，调查时每份材

料选取 ６ 个正常生长的植株。
１ ２　 性状调查

试验于 ２０１２ 年 １２ 月初在云南省农业科学院甘

蔗研究所国家种质资源圃区进行。 对 ６ 个数量性状

和 ２３ 个质量性状进行调查，其中数量性状包括株

高、茎径、节间长度、叶长、叶宽、锤度，质量性状包括

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、叶色、空心、生长带形

状、木栓、蒲心、蜡粉带、气根、脱叶性、根点排列、芽
形、茎形、节间形状、芽位、叶姿、生长裂缝、花序颜

色、花序形状。 调查方法参考《甘蔗种质资源描述

规范和数据标准》 ［７］ 和《农作物种质资源鉴定技术

规程⁃甘蔗》 ［８］进行数据的采集和整理。 为便于同质

量性状一起进行聚类分析，采用一个标准为间隔，将
数量性状质量化，以 １ 个标准差为间距分为 ６ 级。
１ ３　 统计分析

采用 ＳＰＳＳ１７ ０ 软件对数量性状进行变异系数

（ＣＶ）分析，描述 ６ 个数量性状的离散程度。 质量性

状用 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数分析群体遗传多样

性大小， Ｈ′ 反映群体的遗传多样性水平， Ｈ′ ＝
－ ΣＰ ｉＬｎＰ ｉ，Ｐ ｉ为某性状第 ｉ 个代码值出现的频

率［９］；并参照刘新龙等［１０］、陆鑫等［１１］ 的方法，将多

样性指数大于 １ 定义为多样性丰富，在 ０ ５ ～ １ 之间

定义为多样性中等，０ ５ 以下的多样性偏低。 使用

ＮＴＳＹＳｐｃ２ １ 计算各材料之间的 ＳＭ 相似性系数

（ｓｉｍｐｌｅ ｍａｔｃｈｉｎｇ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ），并采用非加权配对算

术平均法绘制聚类关系图。

２　 结果与分析

２ １　 数量性状的遗传变异

用变异系数表示性状值离散性特征，变异系数越

大则性状离散程度越大［１２］。 滇蔗茅野生资源 ６ 个数

量性状的变异系数见表 １。 从表 １ 可以看出，６ 个数

量性状的变异系数具有一定的差异，平均变异系数为

１８ ０１％，变异幅度在 １２ ７２％ ～２２ ３８％之间，变异系

数由大到小依次为锤度（２２ ３８％）、茎径（２２ ２７％）、
节 间 长 度 （ １９ ６９％）、 叶 宽 （ １６ １０％）、 株 高

（１４ ９０％）、叶长（１２ ７２％），说明在该野生群体中数

量性状的遗传变异主要来自于锤度和茎径，其次为

节间长度和叶宽，株高与叶长较其他性状相对稳定。

表 １　 滇蔗茅数量性状的遗传变异

Ｔａｂｌｅ １　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ６ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔｓ ｆｏｒ Ｅｒｉａｎｔｈｕｓ ｒｏｃｋｉｉ

数量性状 最小值 最大值 均值 标准差 变异系数（％ ）

Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔ Ｍｉｎ． Ｍｉｘ． Ｍｅａｎ ＳＤ ＣＶ

株高（ｃｍ）ＳＬ １１１ ６７ ２２１ ２０ １５８ ９０ ２３ ６９ １４ ９０

茎径（ｃｍ）ＳＰ ０ ４０ １ １７ ０ ６８ ０ １６ ２２ ２７

节间长度（ｃｍ）ＩＬ ６ ７０ ２２ ８０ １５ ５０ ３ ０５ １９ ６９

叶长（ｃｍ）ＬＬ ２５ ７２ ４３ ９４ ３３ ５０ ４ ２６ １２ ７２

叶宽（ｃｍ）ＬＷ １ ５８ ３ ８０ ２ ７０ ０ ４４ １６ １０

锤度（％ ）Ｂｒｉｘ ６ １０ １６ ３０ １０ １０ ２ ２６ ２２ ３８

平均值 Ｍｅａｎ — — — — １８ ０１

ＳＬ：Ｓｔａｌｋ ｌｅｎｇｔｈ，ＳＤ：Ｓｔａｌｋ ｄｉａｍｅｔｅｒ，ＩＬ：Ｉｎｔｅｒｎｏｄｅ ｌｅｎｇｔｈ，ＬＬ：Ｌａｍｉｎａ ｌｅｎｇｔｈ，ＬＷ：Ｌａｍｉｎａ ｗｉｄｔｈ． Ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｂｅｌｏｗ
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２ ２　 数量性状间的相关性

性状间相关分析（表 ２）结果显示，株高、茎径、
叶长、叶宽两两之间的相关系数在 ０ ４１５ ～ ０ ５５４
之间，均存在极显著的相关性，株高和茎径相关系

数最高（０ ５５４），而锤度与叶长、叶宽、株高、茎径

之间均无显著相关性。 节间长度与株高、叶长呈

显著或极显著相关性，而与茎径、叶长、叶宽、锤度

不相关。

表 ２　 滇蔗茅数量性状之间的相关系数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｍｏｎｇ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔｓ ｆｏｒ Ｅｒｉａｎｔｈｕｓ ｒｏｃｋｉｉ

性状 株高 茎径 节间长度 叶长 叶宽 锤度

Ｔｒａｉｔ ＳＬ ＳＤ ＩＬ ＬＬ ＬＷ Ｂｒｉｘ

株高 ＳＬ １

茎径 ＳＰ ０ ５５４∗∗ １

节间长度 ＩＬ ０ ６６２∗∗ ０ １７４ １

叶长 ＬＬ ０ ５３１∗∗ ０ ４１５∗∗ ０ ３０８∗ １

叶宽 ＬＷ ０ ５２９∗∗ ０ ５３４∗∗ ０ ２１７ ０ ５９４∗∗ １

锤度 Ｂｒｉｘ － ０ １ ０ ０６４ － ０ ２１３ － ０ ０２６ － ０ １３２ １

∗：显著相关（Ｐ ＜ ０ ０５），∗∗：极显著相关（Ｐ ＜ ０ ０１）
∗：Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ（Ｐ ＜ ０ ０５），∗∗：Ｈｉｇｈｌｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ（Ｐ ＜ ０ ０１）

２ ３　 遗传多样性评价

根据 ２３ 个质量性状计算 ５１ 份滇蔗茅野生群体

的 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数（表 ３），可以看出，２３
个质 量 性 状 的 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 多 样 性 指 数 在

０ ～ １ ２７０６ 之间，平均值为 ０ ４３７２。 曝光后节间颜

色的多样性指数大于 １，为 １ ２７０６，表现出较丰富的

多态性；芽位、外叶耳形状、叶姿、生长带形状、内叶

耳性状、空心、蜡粉带、叶色、气根、蒲心、根点排列等

１１ 个性状的多样性处于中等水平，多样性指数介于

０ ５４５５ ～ ０ ９７３５；木栓、曝光前节间颜色、叶鞘背毛

群、脱叶性、花序颜色、芽沟等 ６ 个性状的多样性偏

低，多样性指数介于 ０ ０９６５ ～ ０ ３８６７；茎形、节间形

状、芽形、生长裂缝、花序形状等 ５ 个性状在群体中

均表现抑制，未出现分化，其多样性指数均为 ０，这 ５
个性状在该群体中表现为茎形直立、圆筒形节间、三
角形芽形、无生长裂缝、圆锥形花序。

表 ３　 滇蔗茅质量性状的 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｑｕａｌｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔ ｆｏｒ Ｅｒｉａｎｔｈｕｓ ｒｏｃｋｉｉ

质量性状 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数 质量性状 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数

Ｑｕａｌｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔ Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ ｉｎｄｅｘ Ｑｕａｌｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔ Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ ｉｎｄｅｘ

曝光后节间颜色 Ｉｎｔｅｒｎｏｄｅ ｃｏｌｏｕｒ ｅｘｐｏｓｅｄ １ ２７０６ 木栓 Ｃｏｒｋｙ ｐａｔｃｈ ０ ３８６７

芽位 Ｂｕｄ ｐｌａｃｅｍｅｎｔ ０ ９７３５ 曝光前节间颜色 Ｉｎｔｅｒｎｏｄｅ ｃｏｌｏｕｒ ｕｎｅｘｐｏｓｅｄ ０ ３２０７

外叶耳形状 Ｓｈａｐｅ ｏｆ ｏｕｔｅｒ ａｕｒｉｃｌｅ ０ ６９２９ 叶鞘背毛群 Ｈａｉｒ ｇｒｏｕｐ ０ ３１９０

叶姿 Ａｎｇｌｅ ｏｆ ｌａｍｉｎａ ｔｏ ｃｕｌｍ ０ ６９２９ 脱叶性 Ｓｈｅａｔｈ ｄｅｔａｃｈｅｄ ｆｒｏｍ ｃｕｌｍ ０ １６５４

生长带形状 Ｇｒｏｗｔｈ ｒｉｎｇ ｓｈａｐｅ

内叶耳形状 Ｓｈａｐｅ ｏｆ ｉｎｎｅｒ ａｕｒｉｃｌｅ

０ ６９１４
０ ６８３６

花序颜色 Ｉｎｆｌｏｒｅｓｃｅｎｃｅ ｃｏｌｏｕｒ ０ ０９６５

芽沟 Ｂｕｄ ｆｕｒｒｏｗ ０ ０９６５

空心 Ｐｉｐｅ ０ ６６０２ 茎形 Ｓｔａｌｋ ｓｈａｐｅ ０　 　 　

蜡粉带 Ｗａｘ ｂａｎｄ ０ ６４９２ 节间形状 Ｉｎｔｅｒｎｏｄｅ ｓｈａｐｅ ０　 　　

叶色 Ｌａｍｉｎａ ｃｏｌｏｕｒ ０ ６３６５ 芽形 Ｂｕｄ ｓｈａｐｅ ０　　 　

气根 Ａｅｒｉａｌ ｒｏｏｔ ０ ５８７６ 生长裂缝 Ｇｒｏｗｔｈ ｃｒａｃｋ ０　　 　

蒲心 Ｐｉｔｈ ０ ５８７０ 花序形状 Ｉｎｆｌｏｒｅｓｃｅｎｃｅ ｓｈａｐｅ ０　　 　

根点排列 Ｒｏｏｔ ｐｒｉｍｏｒｄｉａｌ ０ ５４５５ 平均值 Ｍｅａｎ ０ ４３７２
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２ ４　 滇蔗茅遗传距离与聚类分析

以 ２９ 个表型性状为指标计算各材料之间的 ＳＭ
遗传相似性系数，结果表明，５１ 份滇蔗茅无性系遗

传相似性系数为 ０ ３７９ ～ ０ ８６２。 其中云南 ２００７⁃１５
与云南 ２００８⁃２，云南 ２００８⁃１ 与云南 ２００９⁃３０ 之间的

遗传相似性系数最大，为 ０ ８６２；云南 ２００９⁃２２ 与云

南 ２００７⁃５１ 之间的遗传相似性系数最低，为 ０ ３７９。
在遗传相似性系数基础上，运用非加权配对算术平

均法进行聚类分析（图 １）。

图 １　 基于表型性状的聚类图

Ｆｉｇ １　 Ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｔｒａｉｔｓ

从图 １ 可以看出，当遗传相似性系数为 ０ ６０
时，可将 ５１ 份滇蔗茅无性系材料划分为 ４ 个大类

群。 第Ⅰ大类群由云南 ２００７⁃１ 等 ３６ 份材料组成，
第Ⅰ大类群与第Ⅱ大类群相似性较高，遗传距离较

近；在遗传相似性系数为 ０ ６３ 处，可将第Ⅰ大类群

细分为 ａ、ｂ、ｃ ３ 个亚群，其中 ａ 亚群由云南 ２００７⁃８
等 ２５ 份材料构成，该亚群主要特征为芽沟深、脱叶

性紧、无木栓、无叶鞘背毛群、曝光前节间黄绿色、淡
紫色花序，平均叶片长度在所有类群中最小，为
３２ ２０ ｃｍ；ｂ 亚群由云南 ２００７⁃３ 等 ７ 份材料组成，主
要特征为内叶耳退化、脱叶性紧、无木栓，平均节间

长度在所有类群中最小，平均田间锤度最高，分别为

１３ ７ ｃｍ、１１ ９％ ；ｃ 亚群由云南 ２００７⁃２４ 等 ４ 份材料

构成，主要特征为根点排列不规则、有空心、芽沟深、
叶色黄绿色、淡紫色花序，平均株高、茎径、节间长

度、叶宽在所有类群中均较高，分别为 １９４ １０ ｃｍ、
０ ９４ ｃｍ、１９ ６５ ｃｍ、３ ２８ ｃｍ。

第Ⅱ大类群由云南 ２００７⁃５４ 等 １０ 份材料组成，
在遗传相似性系数为 ０ ６５ 处，可将该类群细分为

ｄ、ｅ ２ 个亚群，其中 ｄ 亚群由云南 ２００９⁃１１０７ 等 ９ 份

材料组成，主要特征为芽沟深、有空心、脱叶性紧、外
叶耳退化、淡紫色花序；ｅ 亚群由云南 ２００９⁃２４ 材料

构成，该亚群主要特征为叶鞘背毛群少，平均叶片宽

度在所有类群中最小，为 ２ ３２ ｃｍ。
第Ⅲ大类群由云南 ２００７⁃７０ 等 ４ 份材料构成，

该类群主要特征为蒲心重、脱叶性紧、无叶鞘背毛

群、内外叶耳退化、叶姿挺直、淡紫色花序颜色，平均

株高、茎径在所有类群中最小，分别为 １３４ ７１ ｃｍ、
０ ５４ ｃｍ。

第Ⅳ大类群由云南 ０１⁃１３ 单独构成，该类群主
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要特征为斑块性木栓，平均株高、茎径、节间长度、叶
长、叶宽在所有类群中最大，分别为 ２１６ ４２ ｃｍ、
１ ００ ｃｍ、２２ ８０ ｃｍ、４３ ３１ ｃｍ、３ ８２ ｃｍ，平均田间锤

度最小，为 ７ ２％ 。

３　 讨论

遗传多样性是生物多样性的重要组成部分，是
种内个体之间或群体内不同个体遗传变异的总和。
目前，研究作物种质资源遗传多样性的标记主要有：
形态学标记［１０⁃１１，１３］、细胞学标记［１４］、同功酶标记［１５］

和 ＤＮＡ 分 子 标 记 （ ＲＦＬＰ、 ＲＡＰＤ、 ＡＦＬＰ、 ＳＳＲ
等） ［１６⁃１９］等。 形态学标记中，质量性状受环境影响

较小，比较稳定可靠，能够起到遗传基因标记作用，
数量性状受环境影响较大，但数量性状也是资源种

性的重要体现，具有简单直观的优势［２０］。 因此通过

质量性状和数量性状数据评价资源特性和遗传关系

仍是资源评价的重要手段。 本研究通过对滇蔗茅表

型性状（包括数量和质量性状）进行遗传多样性评

价，希望能够为育种工作者提供有价值的遗传信息。
本研究选用 ２９ 个表型性状对 ５１ 份滇蔗茅种质资源

遗传多样性分析表明，６ 个数量性状表现出连续性

变异，变异幅度和变异系数均较大，具有很大的选择

潜力，其变异系数在 １２ ７２％ ～ ２２ ３８％ 之间，说明

滇蔗茅野生资源存在丰富的多样性，这可能与其多

样化生境有关，数量性状的遗传变异主要来自于茎

径和田间锤度，其次为节间长度和叶宽。 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃
Ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数进一步分析表明，质量性状遗传

变异主要来自于曝光后节间颜色，其次为芽位、外叶

耳形状、根点排列等 １１ 个性状，茎形、芽形等 ５ 个性

状均未出现分化，表明这 ５ 个性状在群体中能够得

到稳定遗传。 本研究得出曝光后节间颜色存在丰富

的遗传多样性，原因可能有：（１）曝光时间的长短及

光照强度的不同；（２）调查的试验材料还不充足；
（３）分析数据为一年数据，不是多年数据；（４）人为

主观因素误差引起。 基于以上原因本课题组将对这

一性状展开后续的观察。 ＵＰＧＭＡ 聚类分析将 ５１ 份

滇蔗茅材料分成 ４ 个大类群，５ 个亚类群，滇蔗茅材

料之间的遗传相似性处于中等水平，其中 ｂ 亚群平

均锤度最高，第Ⅳ大类群平均株高、茎径、节间长度、
叶长、叶宽最大，这些类群野生资源具备高产和高糖

的潜力，应作为首选杂交利用。

近年来随着国家对甘蔗野生种质资源的重视，
国家甘蔗资源圃陆续开展了滇蔗茅种质资源的收

集，目前已收集到近 ５１ 份滇蔗茅材料，但不同省份

滇蔗茅材料在数量上差异较大，如云南的较多，四
川、西藏太少，主要集中于滇西南亚热带湿润地区。
要准确确定我国滇蔗茅分布类型及遗传多样性丰富

情况，有待进一步广泛收集滇蔗茅野生资源，扩大试

验群体。 鉴于野生资源的珍贵性和极易丢失等特

点，有必要在未采集的适生地开展更大规模的收集

工作。
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