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斑茅割手密复合体杂交利用过程 
野生特异基因遗传分析

周　珊，高轶静，张保青，黄玉新，段维兴，杨翠芳，王泽平，张革民
（广西农业科学院甘蔗研究所 / 广西甘蔗遗传改良重点实验室 / 农业部广西甘蔗生物技术与遗传改良重点实验室，南宁 530007）

摘要：揭示斑茅割手密复合体在杂交利用过程中的斑茅、割手密野生特异基因在各世代的遗传规律，为利用斑割复合体创

制甘蔗育种新亲本提供理论依据。利用 AFLP-PCR 分子标记结合毛细管电泳技术对斑割复合体在杂交利用过程中的斑茅、

割手密野生特异基因在各世代的传递动态进行分析，并研究它们之间的遗传关系。29 对 AFLP 引物组合共扩增出 3695 个位

点，多态性比例为 97.89%。斑茅和割手密对斑割复合体的遗传贡献率分别为 43.96% 和 56.04%。斑茅特异位点在 F1、BC1 和

BC2 3 个世代的平均遗传率分别为 8.25%、1.90% 和 0.63%，割手密特异位点在 F1、BC1 和 BC2 3 个世代的平均遗传率分别为

16.98%、2.40% 和 0.21%，特异遗传物质均呈逐代减少趋势。比较不同世代甘蔗栽培种亲本遗传到后代的特异位点比率，F1

的 GT02-761 特异位点比率最高，BC1 的 GT05-2743 特异位点比例平均高达 92.75%，BC2 的 ROC23 遗传率最低，为 49.09%，

FN39 遗传率最高，达 94.32%。聚类分析结果表明斑割复合体偏向父本遗传，斑割复合体杂交后代偏向甘蔗栽培种遗传，与分

子遗传关系分析结果一致。研究表明，经过 3 代的遗传重组，斑割复合体后代的遗传物质与斑割复合体相比已发生了很大的

改变；研究明确了斑茅、割手密 2 个亲本在 3 个世代的遗传贡献规律，为进一步的杂交选育提供理论支持。
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Genetic Analysis of Wild Specific Genetic Loci in the Hybridization 
Process for Intergeneric Hybrid Complex（Erianthus 

arundinaceus×Saccharum spontaneum）
ZHOU Shan，GAO Yi-jing，ZHANG Bao-qing，HUANG Yu-xin，DUAN Wei-xing， 

 YANG Cui-fang，WANG Ze-ping，ZHANG Ge-min
（Sugarcane Research Institute，Guangxi Academy of Agricultural Sciences/Guangxi Key Laboratory of  

Sugarcane Genetic Improvement/ Key Laboratory of Sugarcane Biotechnology and Genetic  

Improvement（Guangxi），Ministry of Agriculture，Nanning 530007）

Abstract：The inheritance regularity of wild specific loci for Erianthus arundinaceus（Retz.）Jeswiet and 
Saccharum spontaneum L. from intergeneric hybrid complex（E. arundinaceus×S. spontaneum）inheriting to 
generations was investigated，in order to provide theoretical basis for exploring new sugarcane parents. AFLP-PCR 
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molecular markers combined with capillary electrophoresis were used to analyze the transmission dynamics of wild 
specific loci over generations and also clarify the genetic relationship among these materials. A total of 3695 loci were 
amplified from 29 AFLP primer combinations，with a polymorphic ratio of 97.89%. The genetic fragments derived 
from E. arundinaceus（Retz.）Jeswiet and S. spontaneum L.were 43.96% and 56.04% respectively. The average 
heritability of E. arundinaceus （Retz.）Jeswiet in F1，BC1 and BC2 were 8.25%，1.9% and 0.63%，respectively，
and the average heritability of S. spontaneum L.in F1，BC1 and BC2 was 16.98%，2.4% and 0.21% respectively. Both 
indicated a reduction of foreign specific genetic loci over generations. By analyzing the ratios of sugarcane specific loci 
that remained in different generations，the genetic information of GT02-761 has been ranked first in F1. The average 
percentage of special loci for GT05-2743 inheriting to BC1 was 92.75%. The heritability for ROC23 inheriting to 
BC2 was the lowest，and the heritability for FN39 was the highest，up to 94.32%.The cluster analysis showed that the 
intergeneric hybrid complex was inherited more from male parent and the progeny from the intergeneric hybrid complex 
were inherited more from the sugarcane（Saccharum spp.），which was consistent with the analysis of molecular genetic 
relationship. The results showed that the genetic loci for the hybrids from intergeneric hybrid complex had changed a lot 
compared with that of intergeneric hybrid complex in the process of genetic recombination for three generations. Thus，
this work analyzed the inheritance regularity for two parents inheriting to three generations，and the outcome might 
provide suggestions for future breeding.

Key words：intergeneric hybrid complex（GXAS07-6-1）；AFLP；wild gene；genetic analysis

甘蔗是我国最重要的糖料作物，在世界食糖

总产量中，蔗糖约占 80%［1］。现代的甘蔗品种，大

多数都是甘蔗属中热带种、割手密、印度种的杂交

后代，少部分还含有大茎野生种、中国种的血缘，由

于长期的近亲杂交，狭窄的遗传基础成为限制甘蔗

育种获得突破性进展的主要障碍。因此，必须不断

利用野生种质发掘利用新基因、创制优异育种新材

料才能选育出突破性的甘蔗新品种。目前，创新甘

蔗亲本的常规有效技术手段是利用甘蔗近缘属野

生种质与甘蔗栽培种杂交和多代回交，目的是导入

野生种质的优异基因并保留甘蔗的优良基因，从而

获得具有优良性状的育种新材料。斑茅（Erianthus 
arundinaceus（Retz.）Jesws.）和 割 手 密（Saccharum 
spontaneum L.）是目前广泛利用的甘蔗野生种质资

源。斑茅（Erianthus arundinaceus（Retz.）Jeswiet）是禾

本科（Gramineae）蔗茅属（Erianthus Michx.）高大禾

草，是甘蔗的近缘属，具有较强的抗旱、抗寒、耐瘠薄

及抗病虫等特性［2-3］。割手密（Saccharum spontaneum 
L.）是甘蔗属及其近缘属种中最有育种价值和研究

价值的野生种质资源之一，比甘蔗的其他野生种质更

易于杂交利用，具有抗逆性强、适应性广、多蘖等特点，

且割手密数量庞大、变异类型多、遗传多样性丰富［4-7］。

印度农业研究委员会甘蔗育种研究所的

Lekshmi 等［8］用斑茅与割手密杂交得到的后代作为

母本，与甘蔗栽培种回交至第 3 代，研究斑茅割手密

及其后代染色体的遗传规律。而本课题组利用斑茅

与割手密杂交获得的斑割复合体［9］作为父本，再与

甘蔗进行杂交和逐代回交，获得了一批经鉴定为真

杂种的优良创新育种材料 F1、BC1 和 BC2
［10-11］。随着

杂交利用世代的推进，原有的优良野生基因是否能

稳定遗传，对于进一步的有效利用至关重要。

近年来，AFLP 分子标记技术具有信息量大、灵

敏度高和多态性丰富等优点，已被迅速应用于甘蔗

生物多样性分析［12-14］、图谱构建［15-18］、基因定位［19-22］、

种质鉴定［23-25］和标记辅助选择育种［26］等方面的研

究。本研究利用 AFLP 分子标记结合毛细管电泳技

术研究斑割复合体中的野生特异基因在不同世代的

群体间的遗传，从分子水平上分析不同斑割复合体

后代的特异基因的遗传规律，并了解斑割复合体后

代选育群体的遗传结构，以期进一步有目标地发掘

利用斑茅、割手密中蕴藏的有利野生基因，从而为选

育优良甘蔗育种新材料、新亲本提供理论依据。

1　材料与方法

1.1　试验材料

供试材料为斑茅（GXA87-36），割手密（GXS79-
9），斑割复合体（GXAS07-6-1），粤糖 93-159（YT93-
159）、桂 糖 01-53（GT01-53）、桂 糖 02-761（GT02-
761）、桂糖 05-2743（GT05-2743）、福农 39（FN39）、
新台糖 22（ROC22）、新台糖 23（ROC23）7 个甘蔗

品种（系），30 个 GXAS F1 后代，29 个 GXAS BC1 后

代，30 个 GXAS BC2 后代（表 1）。
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表 1　试验材料组合
Table 1　The materials used in this study and pedigree information 

试材

Materials
母本

Female parents
父本

Male parents
后代

Progeny

GXA87-36 GXS79-9 GXAS07-6-1

F1 GXASF108-1 组合 YT93-159 GXAS07-6-1 GXASF108-1-1、GXASF108-1-2、GXASF108-1-3、GXASF108-1-5、
GXASF108-1-6、GXASF108-1-7、GXASF108-1-8、GXASF108-1-9、
GXASF108-1-10、GXASF108-1-11

GXASF108-2 组合 GT01-53 GXAS07-6-1 GXASF108-2-2、GXASF108-2-6、GXASF108-2-11、GXASF108-2-18、
GXASF108-2-19、GXASF108-2-37、GXASF108-2-50、GXASF108-2-52、
GXASF108-2-54、GXASF108-2-60

GXASF108-3 组合 GT02-761 GXAS07-6-1 GXASF108-3-1、GXASF108-3-2、GXASF108-3-3、GXASF108-3-6、
GXASF108-3-7、GXASF108-3-8、GXASF108-3-10、GXASF108-3-11、
GXASF108-3-12、GXASF108-3-13

BC1 GXASBC111-1 组合 GXASF108-3-6 GT05-2743 G X A S B C 111 - 1 - 5、G X A S B C 111 - 1 - 8、G X A S B C 111 - 1 - 11、

GXASBC 111-1 -16、GXASBC 111-1 -18、GXASBC 111-1 -19、

GXASBC 111-1 -27、GXASBC 111-1 -31、GXASBC 111-1 -32、

GXASBC111-1-37

GXASBC111-2 组合 GXASF108-3-2 GT05-2743 G X A S B C 11 1 - 2 - 2、G X A S B C 11 1 - 2 - 3、G X A S B C 11 1 - 2 - 5、

G X A S B C 11 1 - 2 - 6、G X A S B C 11 1 - 2 - 7、G X A S B C 11 1 - 2 - 8、

G X A S B C 111 - 2 - 9、G X A S B C 111 - 2 - 1 3、G X A S B C 111 - 2 - 1 4、

GXASBC111-2-16

GXASBC111-3 组合 GXASF108-3-11 GT05-2743 G X A S B C 11 1 - 3 - 2、G X A S B C 11 1 - 3 - 4、G X A S B C 11 1 - 3 - 6、

G X A S B C 111 - 3 - 7、G X A S B C 111 - 3 - 11、G X A S B C 111 - 3 - 1 2、

GXASBC111-3-14、GXASBC111-3-17、GXASBC111-3-23
BC2 GXASBC212-115 组合 GXASBC1 11-1-29 ROC23 GXASBC212-115-2、GXASBC212-115-3、GXASBC212-115-7、

GXASBC212-115-11、GXASBC212-115-14、GXASBC212-115-15、
GXASBC212-115-16、GXASBC212-115-19、GXASBC212-115-21、
GXASBC212-115-22

GXASBC212-29 组合 GXASBC1 11-1-28 FN39 号 GXASBC 212-29-2、GXASBC 212-29-3、GXASBC 212-29-8、
GXASBC212-29-10、GXASBC212-29-11、GXASBC212-29-12、
GXASBC212-29-13、GXASBC212-29-17、GXASBC212-29-19、
GXASBC212-29-23

GXASBC212-38 组合 GXASBC1 11-1-11 ROC22 GXASBC 212-38-1、GXASBC 212-38-2、GXASBC 212-38-7、
GXASBC212-38-12、GXASBC212-38-14、GXASBC212-38-16、
GXASBC212-38-17、GXASBC212-38-18、GXASBC212-38-19、
GXASBC212-38-22

1.2　试验方法及数据处理

1.2.1　样品 DNA 提取纯化　样品 DNA 提取参照

黄东亮等［27］的 SDS 法。

1.2.2　DNA 质量及浓度检测　将 DNA 溶液稀释

50 倍，用核酸蛋白含量测定仪测定其浓度和 A260/
A280 值。然后将样品 DNA 稀释至 40 ng/μL，-20 ℃
保存备用。

1.2.3　AFLP 试验方法　AFLP 试验方法参照 Vos
等［28］的方法。供试验使用的限制性内切酶 EcoR 
I、Mse I，连 接 酶 T4DNA 均 为 Fermentas 公 司 产

品。引物及接头由上海生物工程有限公司合成，在

引物 5′ 端采用 FAM 荧光标记。选择性扩增使用

EcoR Ⅰ引物和 Mse Ⅰ引物共 78 个引物组合，根据

引物筛选试验结果，从中筛选出重复性较好、多态性

较高的 29 对引物组合进行正式扩增反应。扩增产

物采用毛细管电泳检测。

1.3　数据统计与分析

用 GeneMarker-V 2.4.0 软件分析 AFLP 毛细管电

泳图谱数据，根据 AFLP 标记片段与 Genescan-500 
分子量标准品比较，得出差异片段，以“1”标记峰的

位置，“0”标记无峰的位置，转换为“01”矩阵，人工

调整系统自动输出矩阵图。利用 NTSYS 2.10e 软
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件，计算材料间的多态位点百分率（PPL）、遗传距离

（D）和遗传相似性系数（I）。
1.4　亲本对后代的遗传位点统计

根据亲本与子代间电泳带型的多态性，统计亲

本对子代有贡献的遗传位点数。如在某一位点，子

代与其一个亲本的电泳带型相同，而与该杂交组合

中的其他亲本的电泳带型又不同，就认为该后代继

承了这个亲本的遗传位点。亲本对子代的遗传贡献

率为一个子代继承一个亲本的位点数与其来自所有

亲本的总位点数的比值。

统计斑茅、割手密野生基因特有位点在子代的

传递率。如在某一位点，一个亲本有而其他亲本没

有，就认为该位点为这个亲本的特有位点。特有位

点遗传比率为子代继承某一亲本特有的遗传位点数

与该亲本的特有位点数的比值。

2　结果与分析

2.1　AFLP 引物组合筛选与分析

选用 78 对 AFLP 引物组合对斑茅 GXA87-36
与割手密 GXS79-9 进行 PCR 扩增，从中筛选出 29
对条带稳定、清晰的 AFLP 引物组合对斑割复合

体及其与甘蔗杂交、回交后代的基因组 DNA 进行

PCR 扩增及毛细管电泳分析。扩增片段的大小主

要分布在 100~600 bp 范围内。其中 29 对引物组合

共产生 3695 个多态性标记（平均每对引物 127 个

标记），平均多态性比例 97.89%，29 对引物组合的

多态性位点比例范围在 91.34%~100%；平均每对引

物扩增 1 个材料可产生 37 个多态性标记。E6M2
组合扩增出的标记最多，为 212 个，多态性标记 202
个。E6M7 组合多态性比例最低（表 2）。

表 2　29 对 AFLP 引物组合的检测结果
Table 2　The polymorphic results by using 29 pairs of AFLP primer combinations

引物名称

Primer name
缩写

Abbreviation
总位点数

Total number of loci
多态性位点数

Polymorphic loci
多态性百分数（%）

Percentage of polymorphism

E-AAG/M-CAC E1M4 136 136 100.00
E-AAG/M-CAG E1M6 171 169 98.83
E-AAG/M-CTT E2M6 174 174 100.00
E-AAG/M-CAA E5M9 113 113 100.00
E-ACA/M-CAC E5M10 104 104 100.00
E-ACA/M-CAG E6M1 100 99 99.00
E-ACA/M-CTC E6M2 212 202 95.28
E-ACA/M-CTG E6M4 149 147 98.66
E-AGG/M-CAC E6M5 122 117 95.90
E-AGG/M-CAG E6M6 123 117 95.12
E-AGG/M-CTC E6M7 127 116 91.34
E-AGG/M-CAA E6M8 136 130 95.59
E-AGT/M-CAG E6M9 90 89 98.89
E-AGT/M-CTA E7M1 117 117 100.00
E-AGT/M-CTT E7M2 96 91 94.79
E-AGT/M-CTG E7M3 132 128 96.97
E-AGT/M-CAC E7M4 119 112 94.12
E-ATA/M-CAC E7M8 80 80 100.00
E-ATA/M-CTT E7M10 71 70 98.59
E-ATA/M-CAA E13M1 132 129 97.73
E-ATA/M-CGC E13M2 158 154 97.47
E-ATC/M-CAC E13M5 97 97 100.00
E-ATC/M-CTA E13M6 183 183 100.00
E-ATC/M-CTT E13M8 90 88 97.78
E-ATC/M-CTG E13M9 82 81 98.78
E-ATC/M-CAA E15M1 137 137 100.00
E-ATC/M-CGC E15M8 147 147 100.00
E-ATG/M-CAC E16M4 173 173 100.00
E-ATG/M-CAT E16M7 124 124 100.00

总计 Total / 3695 3617 /

平均 Average / 127.41 124.72 97.89
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2.2　遗传分析

2.2.1　斑茅和割手密特异位点的传递分析　利用

29 对在斑茅和割手密间具有多态性的 AFLP 标记

分析斑茅和割手密遗传位点在其 90 份后代中的传

递率。结果显示，斑茅和割手密总位点分别为 1067
和 1120，特异位点分别为 563 和 616，传递给斑割复

合体 GXAS07-6-1 的特异位点分别为 118 和 257。
斑茅、割手密两者共有位点 504 个，有 388 个位点

（76.98%）传递到后代斑割复合体 GXAS07-6-1（表

3）；斑割复合体 GXAS07-6-1 特有位点 103 个，占遗

传总位点的 2.79%。斑茅和割手密在斑割复合体中

的遗传贡献率分别为 43.96% 和 56.04%（表 3）。从

特异位点传递来看，割手密在后代 GXAS 07-6-1 的

传递率（41.72%）约是斑茅在后代 GXAS 07-6-1 的

传递率的 2 倍（20.96%）。

斑茅对 F1、BC1、BC2 3 个世代的平均传递率分

别为 8.25%、1.90% 和 0.63%，割手密对 F1、BC1、BC2 

3 个世代的传递率分别为 16.98%、2.40% 和 0.21%
（表 4），表明割手密特异位点在后代的遗传率高于斑

茅，并且随着世代的增加，斑茅和割手密的特异遗传

物质均呈逐代减少趋势，它们的特异位点传递到 BC2

时已经很少（分别为 0.63% 和 0.21%）。从组合上来

看，斑茅 GXA87-36 对其 9 个组合后代的传递率介于

0.63%~9.84% 之间，对 GXAS F108-3 组合传递率最高

（9.84%），其中 GXAS F108-3-2 遗传到的位点最多，

为 16 个；GXAS F108-3-10、GXAS F108-3-11、GXAS 
F108-3-13、GXAS F108-3-1 位点最少，为 8 个，说明该

组合含斑茅遗传物质最多。对 GXASBC2115 组合传

递率最低，仅有 0.63%。割手密 GXS79-9 对其 9 个

组合后代的传递率介于 0~21.25% 之间，对 GXAS 
F108-2 组合传递率最高（21.25%），传递到 GXAS 
F108-2-11 的位点最多，为 38 个，传递到 GXAS F108-
2-57 的位点最少，为 7 个。GXASBC2115 组合并没

有遗传到割手密的特异位点（表 4）。

表 3　斑茅割手密对斑割复合体传递的遗传位点数
Table 3　AFLP loci of parents inheriting to the progeny and parental contributions to progeny in the Erianthus arundinaceus

（Retz.）Jeswiet/Saccharum spontaneum L.cross

子代

Progeny

亲本传递给后代的遗传位点数

Loci number of parents inhering to the progeny

GXA87-36 GXS79-9 相同 *Consistent 不相同 **Inconsistent

GXAS07-6-1 506（43.96） 645（56.04） 388 375

*：与 2 个亲本具有相同等位变异的 AFLP 位点；**：子代与亲本等位变异不同的 AFLP 位点；括号中的数据为遗传贡献率

*：AFLP loci where two parents have the same alleles，**：AFLP loci where the alleles of the progeny are not equal to either of two parents，Data in 
parentheses contribute to heredity

表 4　斑茅、割手密特异遗传位点的传递分析
Table 4　Analysis of the genetic loci transfer of the Erianthus arundinaceus（Retz.）Jeswiet /Saccharum spontaneum L.

子代

Progeny

GXA87-36 GXS79-9

百分

比（%）

Percentage

遗传位点

Genetic locus

平均百分

比（%）

Average 
percentage

百分

比（%）

Percentage

遗传位点

Genetic locus

平均百分

比（%）

Average 
percentage

F1 generation GXAS07-6-1 16.51 　 　 　 40.00 　 　

GXAS F108-1 组合 6.35 5~12 8.25 9.06 6~14 16.98

GXAS F108-2 组合 8.57 4~13 21.25 7~38

GXAS F108-3 组合 9.84 8~16 20.63 8~35

BC1 generation GXASBC111-1 组合 2.54 1~5 1.90 1.88 0~4 2.40

GXASBC111-2 组合 1.90 0~3 2.81 0~5

GXASBC111-3 组合 1.27 0~3 2.50 1~2

BC2 generation GXASBC2115 组合 0.63 0~1 0.63 0.00 0~0 0.21

GXASBC238 组合 1.27 0~2 0.63 0~1

GXASBC229 组合 0.00 0~0 0.00 0~0
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2.2.2　甘蔗栽培品种遗传位点的传递分析　F1 中 3
个甘蔗栽培亲本遗传到后代的特异位点比例范围为

52.11%~64.95%，平均 59.75%，其中 GT02-761 的特

异位点传递率在 3 个甘蔗亲本中最高（表 5）。BC1

中 3 个组合后代的栽培种亲本都是 GT05-2743，其
遗传到后代的特异位点比例平均为 92.75%。BC2

中 3 个甘蔗栽培亲本遗传到后代的特异位点比例范

围为 49.09%~94.32%，平均 76.63%，其中 ROC23 特

异位点传递率最低，FN39 特异位点传递率最高（表

5）。对甘蔗栽培品种与野生种质特异位点的遗传进

行比较，其中 GT02-761 遗传到 GXAS F108-3 组合

特异位点比例约是斑茅遗传到 GXAS F108-3 组合

特异位点比例的 6 倍，约是割手密的 3 倍；其遗传

到 GXAS BC111-1 组合的特异位点比例约是斑茅的

3 倍，割手密的 4 倍；遗传到 GXAS BC238 组合的特

异位点比例约是斑茅的 3 倍，约是割手密的 6 倍。

表 5　甘蔗栽培品种对后代遗传贡献的特异性
Table 5　Specificity of genetic contribution of sugarcane cultivars to their progenies

后代

Progeny

甘蔗栽培种亲本

Parents of 

sugarcane cultivars

特异位点传递到后

代的位点比例（%）

Proportions of specific 

points transmitted to 

offspring

后代与亲本平均遗传相似性系数

Average genetic similarity coefficient between offspring and parents

甘蔗栽培种亲本

Parents of sugarcane 

cultivars

GXA87-36 GXS79-9

GXAS F108-1 组合

GXAS F108-1 combination
93-159 62.20 0.56 0.45 0.44

GXAS F108-2 组合

GXAS F108-2 combination
GT01-53 52.11 0.55 0.46 0.45

GXAS F108-3 组合

GXAS F108-3 combination
GT02-761 64.95 0.60 0.46 0.44

GXAS BC111-1 组合

GXASBC111-1 combination
GT05-2743 92.39 0.73 0.39 0.36

GXAS BC111-2 组合

GXASBC111-2 combination
GT05-2743 93.48 0.77 0.38 0.35

GXAS BC111-3 组合

GXASBC111-3 combination
GT05-2743 92.39 0.77 0.37 0.35

GXAS BC238 组合

GXASBC238 combination
ROC22 86.49 0.74 0.37 0.34

GXAS BC2115 组合

GXASBC2115 combination
ROC23 49.09 0.65 0.37 0.34

GXAS BC229 组合

GXASBC229 combination
FN39 94.32 0.73 0.37 0.34

2.3　系谱间遗传相似性分析

2.3.1　斑茅、割手密与斑割复合体及其后代的遗传

相似性分析　斑茅与割手密间的遗传相似系数为

0.46，斑割复合体 GXAS07-6-1 与斑茅、割手密的遗

传相似系数分别为 0.52 和 0.65，表明 GXAS07-6-1
与父本割手密的亲缘关系较近。由表 5 可以看出，

F1 组合后代与斑茅、割手密的平均遗传相似性系数

要高于 BC1、BC2 组合后代，与表 4 中斑茅、割手密

传递给后代的特异位点比率相一致。GXASF108-2
与 GXASF108-3 组合在斑茅中的平均遗传相似系数

最高，均为 0.46，在割手密中平均遗传相似性系数最

高的是 GXASF108-2 组合，为 0.45。

2.3.2　甘蔗与斑割复合体及其后代的遗传相似性分

析　甘蔗栽培种与斑茅、割手密及斑割复合体之间

的遗传相似系数在 0.32~0.38 之间，表明亲缘关系

较远，斑割复合体与其 9 个组合后代的遗传相似系

数在 0.34~0.51 之间，而甘蔗栽培种与 9 个组合后

代间的遗传相似系数平均为 0.69，说明后代偏向于

甘蔗栽培种遗传。

2.3.3　聚类分析　图 1 的聚类结果显示，在遗传相

似系数 0.45 处切割时，所有的材料可以分为两大

类：Ⅰ类是野生资源的亲本斑茅、割手密及其杂交

后代斑割复合体；Ⅱ类是斑割复合体的杂交及回交

后代。在相似性系数 0.52 处切割时，F1 与其 3 个栽
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图 1　斑茅、割手密及其杂交回交后代的 AFLP 聚类图
Fig.1　Genetic similarity of GXA87-36，GXS79-9 and their derivatives using AFLP markers
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培种亲本聚为Ⅱ-2 类；BC1、BC2 分别与其 4 个甘蔗

栽培种聚为Ⅱ-1 类。聚类结果与分子遗传关系的分

析结果相一致。

3　讨论

3.1　引物筛选

本研究用 29 对 AFLP 引物组合共检测到 3695
个遗传位点，多态性比率达 97.89%；筛选出的引物

组合均能同时在 GXAS07-6-1 中扩增出双亲的多态

性位点，证实 GXAS07-6-1 含有双亲遗传物质，兼具

斑茅和割手密血缘，这与前人对 GXAS07-6-1 鉴定

的结论一致［26］。本研究所用的 AFLP 引物组合，其

图谱既有其父母本位点消失或增加现象，也有其独

立的特征性位点，与刘昔辉等［29］利用 SRAP、刘许

辉［30］利用 AFLP 对其进行遗传分析结果相同。

3.2　斑茅、割手密遗传物质的传递分析

理论上，杂交后代的所有等位变异应都来源于

杂交亲本，但在杂交后代的实际选育过程中，来自于

双亲的遗传物质在每一世代都可能发生基因重组，

甚至碱基突变、插入、缺失或多个碱基的颠换和置换

等变异，从而形成一些可供选择的变异性状。本研

究中，2 个亲本对斑割复合体的遗传贡献率与传统

的遗传分析出现偏离（50%∶50%），父本割手密对斑

割复合体的遗传贡献率（56.04%）略高于母本斑茅

对斑割复合体的遗传贡献率（43.96%），并且斑割复

合体 GXAS07-6-1 特有位点 103 个，占遗传总位点

2.79%，均说明除了继承双亲的遗传物质外，其自身

也发生了一些基因重组。

从 29 对引物扩增结果表明，斑茅和割手密总的

扩增位点很丰富，平均每对引物分别扩增出 36.8、
38.6 个位点，但是斑茅、割手密的特异位点分别占

总扩增位点的 8%。在第一次与甘蔗杂交时，斑茅

特异位点传递到 F1 中的平均比例不到 10%，其中

以 GXAS F108-3 组合含有斑茅特异位点最多，因此

将 08-3 组合选为下一回交代的亲本，以期在后代中

获得较多特异位点的遗传。而在回交过程中，斑茅、

割手密的遗传物质传递到 BC1、BC2 的比例极低，甚

至存在有不传递的现象，说明遗传物质主要还是在

F1，体现了利用野生资源的特异基因改良栽培品种

的困难性，这与前人研究规律相同［30］。

割手密特异位点在 F1、BC1 和 BC2 3 个世代中

遗传比率要略高于斑茅，表明在对斑茅和割手密复

合杂交利用特异位点的追踪中，割手密的特异基因

在世代间减少的趋势要比斑茅慢，与前人所得试验

结果相同［29］。

3.3　遗传相似性及聚类分析

本研究中 GXAS07-6-1 与母本、父本间的遗传

相似系数分别为 0.52 和 0.65，GXAS07-6-1 与父本

的遗传相似系数相对较高，表明 GXAS07-6-1 得到

更多的父本遗传位点，更偏向于父本遗传，与前人研

究结果相一致［29-30］。对斑割复合体及其亲本间遗

传贡献率分析中，斑茅和割手密对斑割复合体的实

际遗传贡献率分别为 43.96% 和 56.04%（表 3），也
表明斑割复合体与母本斑茅的亲缘关系较远，与父

本割手密的亲缘关系较近，偏向于父本遗传。因此，

遗传相似性分析与分子遗传关系分析结果有较好的

一致性。

由于甘蔗遗传背景的复杂性，即使是相同的

杂交组合内的个体之间也可能存在着较大的差

异［31-32］。例如，来源于 GXAS F108-2 组合（GT01-
53×GXAS07-6-1）的 GXAS F108-2-52 和 GXAS F108-
2-11 材料并没有与其余的 GXAS F108-2 组合材料

聚为一类；F1 的 3 个组合间的平均遗传相似性系

数分别为 0.71、0.69 和 0.70，说明这些组合间的

血缘关系都比较近，但 GXAS F108-2-52 和 GXAS 
F108-3-2 遗传相似性系数仅为 0.50，存在较大的差

异；GT02-761 的父本为 ROC22，它们的遗传相似

性系数为 0.62，但却没有归为一类。这些都说明了

甘蔗品种遗传基础的复杂性和杂交后代遗传的多 
样性。
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