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利用分子标记分析高粱的遗传多样性
及其在种质创新中的应用
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　 　 摘要：分子标记由于能够反映 ＤＮＡ 水平上的遗传变异而成为研究遗传多样性的重要方法。 本文综述了利用分子标记分

析高粱遗传多样性的研究进展，并阐述了遗传多样性分析在种质创新中的应用方向，提出了利用分子标记分析高粱遗传多样

性研究中尚需进一步加强的研究内容。
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高粱的遗传多样性是长期的资源交换、品种驯化

及种质创新的结果，是进行遗传改良的基础。 遗传多

样性分析可为高粱种质资源的高效利用及杂交育种

提供理论依据［１］。 随着分子生物学的发展，分子标记

技术由于不受环境影响、能够直接反映 ＤＮＡ 水平上

的遗传变异而成为研究遗传多样性的重要手段［２］。
和以往研究方法相比，利用分子标记进行的高粱遗传

多样性研究更广泛、更深入，因此，了解世界范围内的

研究进展将有助于指导我国高粱的遗传多样性研究，
并为种质创新和品种选育提供重要的参考。

１　 利用分子标记分析高粱的遗传多样
性研究进展

研究遗传多样性的方法最初为根据形态性状来

分析遗传差异，但由于形态性状指标有限且易受环

境影响而表现出很大的局限性［３］。 之后分别出现

了细胞标记和生化标记。 分子标记是继以上标记之

后，以生物大分子的多态性为基础的一种遗传标记，
由于能够反映出 ＤＮＡ 水平上的遗传差异且表现出

更高的多态性［４］而成为分析遗传多样性的新方法。
在高粱遗传多样性研究上，利用不同分子标记分别

对高粱的起源和分类、不同类型高粱、不同地区和不

同时期高粱以及高粱的病虫害和抗逆性等方面的遗

传多样性进行了研究。
１􀆰 １　 分子标记的选择与利用

为研究各种分子标记用于遗传多样性分析的可

行性，Ｒ． Ｕｐｔｍｏｏｒ 等［５］ 利用 ＲＡＰＤ （ｒａｎｄｏｍ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ＤＮＡ ）、 ＡＦＬＰ （ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｆｒａｇｍｅｎｔ
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ｌｅｎｇｔｈ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ） 及 ＳＳＲ （ ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅ⁃
ｐｅａｔ）标记研究了高粱种质的遗传多样性，结果表

明，利用 ＲＡＰＤ 和 ＡＦＬＰ 标记分析的遗传相似指数

呈极显著相关性 （ ｒ ＝ ０􀆰 ８１ ）， ＳＳＲ 和 ＡＦＬＰ 以及

ＲＡＰＤ 和 ＳＳＲ 的相关系数分别为 ０􀆰 ５７ 和 ０􀆰 ５１。 Ｍ．
Ｇｅｌｅｔａ 等［６］利用 ＳＳＲ 和 ＡＦＬＰ 标记分析的遗传相似

系数也达极显著水平。 而 Ｌ． Ｍｅｄｒａｏｕｉ 等［７］ 认为

ＩＳＳＲ（ｉｎｔｅｒ⁃ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔ）标记所揭示的多

样性（０􀆰 ９９５ ± ０􀆰 ００６）高于 ＲＡＰＤ（０􀆰 ９４６ ± ０􀆰 ０３１）。
近年来，ＥＳＴ⁃ＳＳＲ（ＥＳＴ，ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｔａｇ） ［８⁃９］

及 ＳＮＰ（ｓｉｎｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ） ［１０⁃１１］标记逐

渐应用于高粱的遗传多样性研究中。 尽管对分子标

记的研究结果略有不同，但均认为 ＳＳＲ、 ＡＦＬＰ、
ＲＡＰＤ、ＩＳＳＲ、ＥＳＴ⁃ＳＳＲ 及 ＳＮＰ 标记用于高粱的遗传

多样性分析是可行的。 在以上标记中，ＳＳＲ 标记以

其多态性高、共显性遗传、稳定性好、易操作等优势

成为分析遗传多样性所普遍应用的分子标记［１２⁃１４］。
１􀆰 ２　 高粱的起源和分类

１􀆰 ２􀆰 １　 关于高粱的起源　 栽培高粱是野生高粱在

自然选择和人工选择下进化而来的。 多数学者认为

栽培高粱起源于非洲，也有学者认为起源于中

国［１５］。 关于高粱的起源，Ｒ． Ｔ． Ｆｏｌｋｅｒｔｓｍａ 等［１６］利用

ＳＳＲ 分子标记对 ｇｕｉｎｅａ（几内亚）族高粱的遗传多样

性研究后认为，高粱种质可能通过古老的贸易之路

由东非经阿拉伯海域到达南亚。 Ｒ． Ｙ． Ｌｉ 等［１７］ 通过

对中国高粱地方品种的遗传多样性研究表明，中国

高粱地方品种与国外种质不能通过聚类分析进行明

显区分，并支持中国高粱起源于非洲的观点。
１􀆰 ２􀆰 ２　 不同种群的分类学研究　 对高粱的分类通

常采用 Ｈａｒｌａｎ 和 ｄｅ Ｗｅｔ 的简易分类法，即 ｂｉｃｏｌｏｒ
（双色族）、ｇｕｉｎｅａ（几内亚族）、ｃａｕｄａｔｕｍ（顶尖族）、
ｋａｆｉｒ（卡佛尔族）、ｄｕｒｒａ （都拉族） 及 １０ 个中间类

型［１８］。 但在实际应用中，由于大多数种质资源的类

型来源记录不准确或无明确记载，而很难对资源进

行确切分类。
利用分子标记可对高粱进行种群的分类［１１，１９］，

且基于遗传距离和基于模型的分析方法均能明确划

分与种群紧密相关的遗传类群［１０，２０］，分子标记分类

结果和种群的表型分类结果相符［２１］。 Ｓ． Ｃ． Ｍｕｒｒａｙ
等［１ １］利用 ＳＳＲ 标记将 １２５ 份甜高粱划分为 ｋａｆｉｒ ／
ｂｉｃｏｌｏｒ、ｃａｕｄａｔｕｍ 和 ｂｉｃｏｌｏｒ ３ 种类型。 Ｓ． Ｕ． Ｂｈｏｓａｌｅ
等［２２］对包括 ｂｉｃｏｌｏｒ、ｃａｕｄａｔｕｍ、ｄｕｒｒａ 和 ｇｕｉｎｅａ 等基

本种的 ２１９ 份种质的研究表明，ｇｕｉｎｅａ 种质能够和

其他类型种质明确区分开，且 ｇｕｉｎｅａ 种群的遗传多

样性（Ｈｅ ＝ ０􀆰 ６７）高于其他类型种质。
１􀆰 ２􀆰 ３　 种质资源的类群划分　 对种质资源进行类

群划分可根据地理来源、表型性状、系谱以及分子标

记等。 Ｍ． Ｌ． Ｗａｎｇ 等［２３］ 对甜高粱种质进行的类群

划分结果与地理来源相关。 Ｍ． Ｇｅｌｅｔａ 等［６］ 同时利

用 ＡＦＬＰ、ＳＳＲ 标记和表型农艺性状对高粱种质的研

究结果表明，分子标记划分结果与表型性状相关显

著。 而 Ｔ． Ｓｈｅｈｚａｄ 等［３］对 ３２０ 份高粱进行 ＳＳＲ 标记

分析后认为，通过聚类分析不能根据种质的地理来

源对表型农艺性状进行有效分类。 Ｍ． Ｌ． Ａｌｉ 等［２４］

利用分子标记的分类结果和系谱及遗传背景非常相

符，并且将系谱不明确的种质资源划分到已知系谱

中，研究结果可用于杂交种选育及分离群体创造。
１􀆰 ３　 不同类型高粱的遗传多样性研究

１􀆰 ３􀆰 １　 野生高粱 　 虽然栽培高粱是由野生高粱进

化而来，但野生高粱的遗传多样性高于栽培高粱，栽
培高粱已陷入遗传瓶颈。 相对于农业气候条件，野
生高粱和栽培高粱的遗传多样性差异与地理条件的

差异相关性更大，说明基因流动和遗传漂移对两类

高粱的遗传结构产生了影响［２５⁃２６］。 Ｍ． Ｍ． Ｍｕｒａｙａ
等［２７］采用遗传多样性分析、群体结构分析及空间遗

传结构相结合的方法分析了野生高粱和栽培高粱之

间的基因流动和多样性的程度及方式，研究表明，基
因流动以种子为媒介，以高效率从栽培高粱流向野

生高粱，相反，从野生高粱流向栽培高粱的效率却不

高。 在基因流动情况下，两个类型高粱存在着本质

上的差异。
１􀆰 ３􀆰 ２　 甜高粱　 Ｋ． Ｂ． Ｒｉｔｔｅｒ 等［２８］ 对栽培族中包括

ｂｉｃｏｌｏｒ、ｃａｕｄａｔｕｍ、ｄｕｒｒａ、ｇｕｉｎｅａ 和 ｋａｆｉｒ 种群的 ３１ 份

甜高粱及 ６４ 份粒用高粱的遗传相关性进行了研究。
结果表明，甜高粱和粒用高粱不能按种群进行明确

划分，一般划分在相似的种群起源中，说明甜高粱在

栽培高粱中的多元化起源。 Ｍ． Ｌ． Ａｌｉ 等［２４］ 通过对

１９ 世纪 ５０ 年代以来美国种植的甜高粱遗传多样性

研究表明，甜高粱的遗传相似系数为 ０􀆰 ２６ ～ １􀆰 ００。
按含糖量划分类群后，类群间含糖量存在显著变异

（Ｐ ＝ ０􀆰 ００４），含糖量高的类群和其对应的含糖量低

的类群间相关关系远，类群间遗传距离为 ０􀆰 ６６。 对

于两种高粱的遗传差异，Ｓ． Ｙ． Ｊｉａｎｇ 等［２９］认为，这种

差异表达的一个原因是由于不同的顺式调节基因或

ＤＮＡ 甲基化决定的。
１􀆰 ３􀆰 ３　 苏丹草　 Ｑ． Ｗ． Ｚｈａｎ 等［３０］ 利用 ＳＳＲ 标记对

苏丹草和高粱进行了多样性比较。 研究发现，高粱

和苏丹草的多态性信息含量分别为 ０􀆰 ７７４ 和

９８２
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０􀆰 ７７０，差异不显著。 而且，二者间的遗传距离仅为

０􀆰 ０３５，揭示出苏丹草和高粱高度的同质性，认为苏

丹草 ［ Ｓｏｒｇｈｕｍ ｓｕｄｎａｅｎｓｅ （ Ｐｉｐｅｒ） Ｓｔａｐｆ］ 和高粱

［Ｓｏｒｇｈｕｍ ｂｉｃｏｌｏｒ （Ｌ． ） Ｍｏｅｎｃｈ］ 应属于同一个种，
即 Ｓｏｒｇｈｕｍ ｂｉｃｏｌｏｒ （ Ｌ． ） Ｍｏｅｎｃｈ。 温莹等［９］ 利用

ＥＳＴ⁃ＳＳＲ 标记对苏丹草和高粱杂交种的遗传多样性

研究后，将亲缘关系较近的中国自育材料划分在同一

类群中，而来自国外的材料单独聚类在一个类群中。
１􀆰 ３􀆰 ４　 不育系和恢复系　 针对育性表现完全不同

的不育系和恢复系， Ｍ． Ａ． Ｍｅｎｚ 等［３１］ 分别利用

ＡＦＬＰ 和 ＳＳＲ 标记对不育系和恢复系材料进行了遗

传多样性研究。 利用分子标记不能将不育系和恢复

系进行明确区分，各类群主要按系谱进行了分类。
与恢复系相比，不育系的多样性较低，认为主要是由

于利用保持系回交选育新的 Ａ ／ Ｂ 不育系的过程比

选育恢复系更加困难且需要的时间更长，因此，保持

系中新种质的渗入较慢，改良受到限制而表现出较

低的遗传多样性。
１􀆰 ４　 不同地区及不同时期高粱的遗传多样性

１􀆰 ４􀆰 １　 不同地区高粱的遗传多样性研究　 利用分

子标记分别对美国［２３，３２］、印度［３３］、布基纳法索［３４］、
巴基斯坦［３５］、赞比亚［３６］、肯尼亚［２７ ，３７］、摩洛哥［７］ 及

中国［１７，３８］等地高粱的遗传多样进行了研究，结果表

明，多数地区高粱的聚类结果和地理来源显著相关，
并且，本国高粱与国外高粱相比，遗传多样性较低、
遗传基础狭窄。

Ａ． Ｈ． Ａｓｓａｒ 等［３９］利用 ＳＳＲ 标记对苏丹、印度半

干旱研究中心及美国的高粱种质进行了研究，聚类

结果和地理来源相符，并且不同地区高粱的遗传多

样性不同。 其中，苏丹的地方品种和改良后的栽培

种多样性指数为 ０􀆰 ６３，美国内布拉斯加衍生品种的

多样性指数为 ０􀆰 ４２，印度半干旱研究中心的优良育

种系为 ０􀆰 ３９。
关于中国高粱与国外高粱的遗传多样性，多项

研究均认为中国高粱的遗传多样性低于国外品

种［１７，１９，３８］。 Ｈ． Ｚｈａｎｇ 等［４０］ 通过对中国地方品种的

遗传多样性研究发现，中国高粱与国外高粱之间遗

传分化明显，中国高粱的基因多样性（０􀆰 ６２９）低于

东非（０􀆰 ７３２）、北美（０􀆰 ７０７）和南亚（０􀆰 ７１２）等国外

高粱。
１􀆰 ４􀆰 ２　 不同时期高粱的遗传多样性研究　 不同时

期生产上种植的品种有很大差异。 Ｓ． Ｓｍｉｔｈ 等［３２］ 分

析了 １９８０ － ２００８ 年 ６３ 个广泛种植于美国的杂交种

的遗传多样性。 研究发现，和 １９８０ｓ 相比，１９９０ｓ 和

２０００ｓ 导入的新等位基因数分别为 １２８ 和 ５９，而消

失的等位基因数分别为 １３６ 和 １１４。 １９９０ｓ 至 ２０００ｓ
多样性水平略有降低。 类群划分结果和各时期的杂

交种相关性不大。 Ｍ． Ｄｅｕ 等［４１］对 １９７６ 年（２５７ 份）
和 ２００３ 年（４８４ 份）尼日尔高粱 ２６ 年间的遗传多样

性进行了研究，认为 ２６ 年间虽然气候条件和农业管

理方法有改变，但高粱的遗传多样性只有很小的改

变，依然保持较高的遗传多样性，通过农民的管理可

以保存品种的多样性。 遗传多样性保持多年的原因

主要有两个，首先，种质的遗传多样性和传统的种子

生产体系使品种适应了气候条件的改变。 其次，在
谷物生长区没有棉花、花生或玉米等作物的竞争，高
粱一直是主栽作物。
１􀆰 ５　 抗病虫、抗逆遗传多样性研究

１􀆰 ５􀆰 １　 抗病性遗传多样性研究　 侵染高粱的病害

主要有黑穗病、炭疽病、紫斑病、顶腐病、霜霉病、粒
霉病及大斑病等。 利用分子标记主要研究了炭疽

病、粒霉病和霜霉病等病害的遗传多样性。
在炭疽病研究上，Ａ． Ｃｈａｌａ 等［４２］ 利用 ＡＦＬＰ 标

记分析了收集于不同高粱产区的炭疽病菌，聚类后

可按不同来源进行分类，类群间和类群内的遗传变

异均较高，分别为 ４２％ 和 ５８％ ，揭示出病菌间较高

水平的遗传差异（ＦＳＴ ＝ ０􀆰 ４２）及有限的基因流动

（Ｎｍ ＝ ０􀆰 ３４３），说明病原体较高的多样性与广泛分

布于高粱产区气候条件下多样性的寄主基因型是一

致的。 Ｌ． Ｋ． Ｐｒｏｍ 等［４３］对 ２００２ 年和 ２００４ 年分别从

３ 个不同地理来源分离的 ２３２ 份炭疽病菌的遗传多

样性分析表明，炭疽病菌的多样性达到显著水平，为
５９％ 。 ＡＦＬＰ 标记的聚类结果与地理来源和收集年

份分类不一致。 不同材料对病菌的抗性不同，其中，
ＢＴｘ３７８ 和 ＱＬ３ 抗所有病菌，而 ＢＴｘ６２３ 和 ＴＡＭ４２８
对所有病菌敏感，病原群体存在着丰富的多样性以

适应抗性寄主的快速变化。
在粒霉病研究上，Ｒ． Ｓｈａｒｍａ 等［４４］ 利用 ＳＳＲ 标

记分析了表型性状和粒霉的相关性。 通过鉴定，９２
份材料中有 ７４ 份抗病，另外 １８ 份感病。 材料间基

因多样性为 ０􀆰 １６ ～ ０􀆰 ９１。 通过对抗病群体和感病

群体的分析表明，总变异的 １２％来自于抗病群体和

感病群体间的差异，８１％是由于群体内的差异，其余

７％是由于基因型间的等位变异。 聚类分析可将感

病群体和抗病群体明显区分开。 其中，穗型、颖壳包

被度及粒色等性状在类群划分中占主要作用。
在霜霉病研究上，Ｖ． Ｋａｍａｌａ 等［４５］ 利用 ＳＳＲ 标

记分析了抗霜霉病种质的遗传多样性。 其中，ｄｕｒｒａ⁃

０９２
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ｃａｕｄａｔｕｍ（都拉顶尖族）、ｇｕｉｎｅａ⁃ｃａｕｄａｔｕｍ（几内亚顶

尖族）及东非高粱抗病种质的遗传多样性较高。 种

质间分子遗传距离平均为 ０􀆰 ７８，表型距离平均为

０􀆰 ３３。 基于 ＳＳＲ 标记的聚类结果与表型性状相关

性较低，相对于种群划分，聚类结果和地理来源更

一致。
１􀆰 ５􀆰 ２　 抗虫性遗传多样性研究　 芒蝇和螟虫是高

粱茎部的主要虫害。 Ｃ． Ａｒｕｎａ 等［４６］ 利用 ＩＳＳＲ 标记

分析了包括抗芒蝇和螟虫基因型、感芒蝇和螟虫对

照以及感虫杂交种亲本系的遗传多样性。 聚类结果

分为两个类群，第 １ 类群为抗虫材料，第 ２ 类群为感

虫对照及感虫亲本系。 进一步分析表明，感虫杂交

种亲本系和感虫对照的遗传相似，而抗虫材料的遗

传具有多样性，说明在抗虫机制上存在着多样性。
此外，Ｓ． Ｋ． Ｃｈａｍａｒｔｈｉ 等［４７］ 也将大多数感芒蝇基因

型聚类在一个单独的类群中。 并发现了与以往用作

抗芒蝇受体 ＩＳ１８５５１ 不同的 ３ 个抗性种质 ＩＳ１０５４、
ＩＳ１０５７ 和 ＩＳ４６６４。

麦二叉蚜虽然是高粱的主要虫害之一，但对其

多样性研究却较少。 研究表明，麦二叉蚜有几种生

理型，其中，生理型 １ 流行最广且危害最重。 通过育

种手段来选育抗虫品种是控制虫害的有效方法。
Ｙ． Ｑ． Ｗｕ 等［４ ８］ 利用 ＡＬＦＰ 标记分析了来自于 １２ 个

国家的 ２６ 份高粱种质对生理型 １ 的抗性及其遗传

多样性；方差分析表明，种质间的抗性差异达极显著

水平，种质间的遗传相似系数为 ０􀆰 ６９ ～ ０􀆰 ９０；并鉴

定出了新的抗虫资源可用于种质的抗虫改良。
在抗虫性遗传上，Ｍ． Ｋ． Ｄｈｉｌｌｏｎ 等［４９］ 利用 ＳＳＲ

标记分析了 １２ 份不育系、保持系和 １２ 份恢复系及

其 １４４ 份杂交后代的抗芒蝇多样性。 研究后认为感

芒蝇亲本的遗传多样性很高，但抗芒蝇亲本的遗传

多样性却有限。 抗芒蝇亲本和感芒蝇亲本间的分子

遗传距离和表型遗传距离分别为 ７３􀆰 ２ 和 ３８􀆰 ５。 抗

芒蝇和感芒蝇杂交组合的表型和分子遗传距离高于

其 亲 本 的 遗 传 距 离。 类 群 间 遗 传 变 异 较 低

（１０􀆰 ８％ ），而类群内较高（８９􀆰 ２％ ）。 杂交后 Ｆ１的分

子和表型遗传距离与恢复系相比，更接近于不育系，
说明不育系的抗虫性对杂交种的抗虫性影响更大。
１􀆰 ５􀆰 ３　 抗逆性遗传多样性研究　 高粱的抗逆性主

要包括抗旱、耐涝、耐盐碱、耐瘠薄及抗冷性等，但利

用分子标记对抗逆性进行的研究却相对较少，仅对

其中的抗旱性进行了研究。 Ｋ． Ｒａｊａｒａｊａｎ 等［５０］ 利用

１３ 个对持绿性特异的 ＳＳＲ 标记分析了 １００ 份高粱

的抗旱遗传多样性，聚类分析将抗旱材料和不抗旱

材料分别划分为两个独立类群，遗传相似系数范围

为 ０􀆰 ０２ ～ １􀆰 ００。 而 Ｔ． Ｔ． Ｔｅｓｓｏ 等［５１］ 的聚类结果主

要按地理来源进行了划分，并且最抗旱的种质均来

自于东非。

２　 遗传多样性分析在种质创新中的
应用

２􀆰 １　 拓宽遗传基础

作物遗传改良的过程就是不断创造变异的过

程。 遗传多样性丰富的种质资源可带来变异的多样

性，为有效的遗传改良奠定基础。 通过对多个国家

高粱的遗传多样性研究表明，与国外高粱相比，我国

高粱的遗传多样性较低、遗传基础狭窄。 因此，要结

合已有研究结果，加强引进国外各类型遗传多样性

丰富的种质资源，并利用其中的优异资源创造新种

质，以丰富遗传多样性，拓宽遗传基础。
在引进种质资源进行种质创新时，要结合遗传

多样性分析结果与资源的具体利用情况，有针对地

引进相对匮乏的资源。 以我国为例，至 ２０１０ 年，在
全球保存的 ２３５６８８ 份高粱种质资源中，我国保存的

数量为 ８％ ，占第 ３ 位［５２］。 虽然种质资源数量很多，
但抗病虫资源却比较贫乏，在抗病鉴定的 ９０００ 份资

源中，抗丝黑穗病资源不到 ０􀆰 ４％ 。 而在抗虫鉴定

的 ５０００ 份资源中，抗蚜虫资源约占 ０􀆰 ３％ ，抗螟虫

资源约占 ０􀆰 ２％ 。 为创造抗蚜种质，我国曾从国外

引进 ＴＡＭ４２８、ＩＳ１８６８１、ＩＳ１８７２５ 及 Ｄｏｂｅｒ 等高度耐

蚜虫资源，利用其中的 ＴＡＭ４２８ 与我国原有的 ４２１Ｂ
杂交，成功选育出了耐蚜虫的新不育系 ７０５０Ａ［５３］。
２􀆰 ２　 杂种优势利用

在杂交育种中，为创造类型丰富的分离群体以

及强优势的杂交种，亲本的遗传差异起着决定性的

作用。 利用分子标记研究亲本材料的遗传多样性，
可将亲本材料划分为不同的杂种优势群。 由于利用

ＤＮＡ 分子标记划分的群体与系谱及遗传背景相符，
并且能够把系谱来源不明确的材料划分到相应类群

中，因此，类群的划分结果可用于杂交种选育及分离

群体创造中。
由于类群间材料的杂种优势高于类群内，为创

造出杂种优势强的杂交后代，在选择亲本时要选择

不同类群间的材料进行杂交。 另外，虽然表型性状

易受环境影响，且研究周期长，但却具有不可替代的

重要性和实用性［５４⁃５５］。 因此，可将分子多样性研究

结果与表型多样性研究结果相结合［６，３３，３８］，选择表

型性状和遗传背景均有较大差异的材料作亲本，来

１９２
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创造强优势杂交组合。
２􀆰 ３　 杂种优势预测

对杂交后代的杂种优势进行预测是杂种优势研

究的重要内容。 常规育种方法分析杂种优势一般通

过测定亲本的配合力来实现。 但配合力的分析需要

组配大量的杂交组合，然后通过分析亲本及杂交后

代的田间性状表现来进行评价，存在着研究周期长

且容易受环境影响而产生分析误差的问题。 利用分

子标记进行亲本的遗传多样性分析，可测定亲本间

的遗传距离，由于亲本间的遗传距离和后代性状的

杂种优势间存在着一定程度的相关性，因此，可利用

亲本间的遗传距离来预测杂交后代的杂种优势，作
为配合力测定的一个辅助手段。

３　 需要进一步加强的研究

利用分子标记研究高粱的遗传多样性已越来越

重要，尤其是近 １０ 年来进行了大量研究。 虽然利用

分子标记已对高粱的起源和分类、不同类型高粱、不
同地区和不同时期高粱以及高粱的病虫害和抗逆性

等方面的遗传多样性进行了研究，但有关多种类型

高粱、特殊性状、改良历程及杂种优势等方面研究需

要进一步加强。
３􀆰 １　 多种类型高粱的研究

目前，在对高粱的遗传多样性研究上，主要针对

粒用高粱、甜高粱和饲草高粱进行了研究。 但缺乏

对糯高粱、食用高粱、帚用高粱及不同细胞质高粱等

其他类型高粱的遗传多样性研究。
我国利用分子标记对高粱的遗传多样性研究存

在着研究时间较短且研究内容较少的问题，并主要集

中在甜高粱及少量的饲草高粱研究上［９，１４，３０，５６］。 因

此，针对育种和生产上对其他类型高粱的广泛需求，
更要进一步加强对多种类型高粱遗传多样性的研究。
３􀆰 ２　 特殊性状的研究

在高粱的各类性状中，目前，虽然对病虫害的遗

传多样性有了一些研究，但在重要的品质性状及生

物和非生物抗性性状遗传多样性方面还有大量需要

加强研究的内容。 如品质性状中的淀粉及其组成、
单宁、蛋白质及赖氨酸等主要成分的遗传多样性。
非生物抗性中的抗倒伏性、耐冷性及耐盐碱性等遗

传多样性。 生物抗性中抗螟虫、蚜虫及粘虫等抗虫

性遗传多样性。
３􀆰 ３　 改良历程的研究

高粱在多年的种植过程中，随着人类需求的不

断变化，无论在不断的种质交换、改良过程中，还是

由地方品种到杂交种的种植过程中，在农艺性状、品
质性状以及抗性性状等方面的遗传多样性均发生了

重大改变。 但相对于种植品种的不断变化，相关的

遗传多样性研究却相对滞后。
从 １９４９ 年至今，我国高粱育种经历了地方品种

整理、系选育种、杂交育种和杂种优势利用 ４ 个发展

阶段。 种植区域由肥水充足地区向瘠薄、干旱、水
涝、盐碱等生产条件较差的地区转移。 品种类型由

食用为主向酿造、能源、饲用及其他专用品种类型转

化。 生产目的由单纯追求子粒产量向优质、专用方

向发展。 在环境压力、品质压力和产量压力下，高粱

的特用品质及抗性都产生了很大变化［１８］。 但针对

品种的不断变化，对不同时期以及不同种植区域高

粱品种的遗传多样性还没有进行相关的研究。
３􀆰 ４　 杂种优势的研究

在对高粱的遗传多样性进行研究的同时，虽然

对种质资源的遗传距离和类群划分也进行了相应的

研究，但相对于玉米［５７］、油菜［５８］ 等作物，利用遗传

距离进行杂种优势群的划分以及杂种优势的预测等

方面的研究还不深入，使高粱的遗传多样性研究与杂

种优势利用结合不紧密，没有充分发挥利用分子标记

进行高粱遗传多样性研究的作用。 因此，在杂种优势

研究上，要在对亲本的遗传差异和遗传结构深入研究

的基础上，进一步划分杂种优势群，构建杂种优势模

式，提高育种效率，为杂种优势利用提供新的手段。
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