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摘要：优异种质资源的开发利用是作物育种取得突破的关键。甘蔗（Saccharum spp.）是世界上主要糖料作物，但长期以

来遗传改良进展缓慢，制约了甘蔗品种选育取得进一步的突破。甘蔗野生种割手密（Saccharum spontaneum L.）是甘蔗属中

利用最成功的野生种，如何进一步开发利用其育种潜力无疑是破解这一现状的积极选择。本文简要概述了割手密在遗传多样

性及创新利用方式等方面的研究现状，重点分析了割手密创新利用中存在的不足，并探讨了进一步开发利用割手密育种潜力

的新思路。
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Abstract：The significant advance on crop breeding largely relies on exploration and utilization of excellent 
germplasm resources. Sugarcane（Saccharum spp.）is the major sugar crop in the world，but for a long time 
limited progress in sugarcane breeding has been made. Saccharum spontaneum L. is a wild species in Saccharum 
L.，and this species as the most successful example has been used in sugarcane breeding. Optimal use of this wild 
species Saccharum spontaneum L. in sugarcane breeding is of interest to overcome this limitation. In this review，

we summarized the progress on the genetic diversity analysis and innovative utilization of Saccharum spontaneum 
L.，analyzed the limitations restricting its innovative utilization，and ultimately raised prospective for future 
innovation and utilization in sugarcane breeding.
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种质资源是作物育种的物质基础，优异种质的

开发利用是作物育种取得突破的关键。作物种质

资源中一些优异基因的开发和利用，可以使作物的

产量取得突破性进展，如第一次“绿色革命”就是

由于小麦、水稻资源中少数几个矮秆基因的开发利

用引发的［1］。再如，我国的杂交水稻取得了巨大成

功，其中水稻资源“野败”的发现与应用起着关键 
作用［1］。
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甘蔗是主要糖料作物，在甘蔗杂交育种历程中，

种质资源的开发利用同样发挥了开创性作用，而甘

蔗野生种割手密（Saccharum spontaneum L.）无疑

是这一事件的主角。割手密（又称细茎野生种）为

禾本科（Gramineae）蜀黍族（Andropogoneae）甘蔗

属（Saccharum L.）多年生草本植物［2］，地理分布非

常广泛［3］，具有生势强、分蘖多、宿根性强、早生快

发、抗旱、耐寒、耐贫瘠、抗逆性好等优点［4］。20 世

纪前期，爪哇和印度的甘蔗育种家分别育成热带种

与割手密种间杂交的后代，是甘蔗杂交育种史上的

一次“飞跃”式的进展［5］。Jeswiet 通过高贵化路线，

以高贵种（热带种）和割手密（爪哇割手密）作为亲

本进行高贵化育种，从而选育出了 POJ 系列品种和

亲本材料，其中，抗病、高产、高糖品种 POJ2878 成

为了风靡全球的蔗王和应用最广泛的杂交亲本，现

今绝大多数甘蔗商业品种均含有它的血缘［6］。但

继此之后，百余年的割手密利用研究中，世界各国

虽各有建树，但突破性的甘蔗品种并未出现［7］。我

国大陆对本土割手密的利用始于 1954 年，广州甘

蔗糖业研究所海南甘蔗育种场以 POJ2878 为高

贵化亲本，与崖城割手密（父本）杂交育成了崖城 
55-7［5］。至 2011 年我国大陆利用本土割手密育种

育成甘蔗品种 36 个［5］。本土割手密的利用一定

程度上扩大了我国栽培品种的遗传基础，对改善亲

本和品种遗传单一化趋势发挥了积极的作用。据

2014 年 FAO（联合国粮食及农业组织）数据显示，

自 1960 年以来，与水稻、小麦、玉米、大豆、油菜、甜

菜等作物相比，甘蔗产量的遗传改良进展明显滞后

且增速缓慢［8］，而甘蔗糖分遗传改良同样也面临增

速缓慢的问题［9］。甘蔗遗传改良似乎遭遇了瓶颈，

如何提升甘蔗重要目标性状的遗传改良进展，种质

资源的进一步开发利用应是破解这一现状的积极选

择，而割手密作为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之一［10］无疑是甘蔗育种

工作者需要考虑的。

1　割手密多样性研究

1.1　割手密染色体数目鉴定研究

对于割手密染色体数目的研究，Kuwada 首

次报道了染色体数目 2n=68 的割手密无性系［11］，

之后相关研究报道不断增多。Panje 等［12］对印度

Coimbatore 甘蔗育种场的 450 份割手密无性系的染

色体数目进行了研究，发现染色体 2n 在 40~128 之

间，共有 29 种类型。表 1 列出了中国割手密染色体

数目研究的部分结果，均反映出割手密染色体数目

类型十分丰富。

表 1　割手密染色体数目研究部分结果
Table 1　Some results on chromosome number of Saccharum 

spontaneum L.

割手密份数

No. of Saccharum 
spontaneum L.

染色体数（2n）
Chromosome number

参考文献

References

21 72、80、84、88、92、96、102 ［13］

78 72、80、84、88、92、96、102 ［14］

106 60、64、70、72、78、80、90、92、
96、104、108

［15］

247 60、64、70、72、78、80、90、92、
96、104、108

［16］

87 60、64、70、80 ［17］

5 48、56、64、80、95 ［18］

25 60、64、70、76、78、80、82 ［19］

1.2　割手密遗传多样性研究

Govindaraj 等［20］对采自印度西北部干旱与半

干旱地区的 32 份割手密的 10 个数量性状和 26 个

质量性状的数据进行收集和分析，结果显示，所有性

状均存在较高的遗传多样性。黄忠兴等［21］对 456
份割手密资源 13 个性状进行评价，结果表明株高、

锤度等多个性状都表现出了丰富的遗传变异。刘建

乐等［22］对 43 份割手密的株高、茎径等 15 个重要农

艺性状进行评价和分析，15 个性状都表现出较大的

遗传变异。刘新龙等［23］以 171 份十倍体割手密资

源为材料，针对 8 个质量性状指标和 8 个数量性状

指标进行研究，结果显示数量性状的遗传变异丰富。

张革民等［24］对 94 份割手密的 7 个数量性状进行研

究，7 个性状的变异系数在 14.83%~62.41% 之间，

变异丰富。

Fan 等［25］采用 SSR 分子标记，研究了 152 份采

集自中国 8 个不同地理区域的割手密的遗传多样

性，发现来自西南地区的割手密具有最高的遗传多

样性。Pan［26］和 Mary 等［27］分别采用 RAPD-PCR
和 ISSR 标记，研究了 33 份和 40 份割手密的分子

遗传多样性，均表明多样性丰富。许多分子方面的

研究［28-31］同样表明割手密存在丰富的遗传多样性。

2　割手密创新利用方式现状

通过高贵化育种［32］，割手密的抗逆性、适应性

等优良性状得以开发利用。至此开始，将割手密作

为父本，与热带种或栽培品种杂交，再逐代回交，一
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直是割手密创新利用的主要方式或传统方式。在此

方式下，许多优良亲本和品种不断育成，并基于甘蔗

育种“世代前进”原则［33］，推动了甘蔗品种遗传改

良工作不断向前发展。

在此背景下，许多学者开展了斑茅（Erianthus 
arundinaceus（Retz.）Jeswiet）与割手密杂交，创制

斑茅与割手密的复合体［34-37］，以及利用割手密作为

母本与热带种或栽培品种杂交和回交［38］等利用方

式的创新性研究，为割手密种质资源的开发利用提

供了新思路，但未见育成品种进行大规模应用的报

道。不管是传统的利用方式，还是后来开展的创新

性研究，用于杂交利用的割手密都存在共同的特点，

即其性状水平均属自然选择的结果。

3　割手密创新利用存在的不足

3.1　割手密利用数量有限

割手密在自然界广泛分布，类型十分丰富，但

其利用数量极其有限。依据系谱对我国大陆甘蔗

杂交育种 20 个骨干亲本［39］中割手密利用情况进行

统计（表 2），不同来源地的割手密利用数量仅 1~4
个，包括印度割手密、印度尼西亚爪哇割手密以及

中国崖城割手密（海南）和中国台湾省的割手密，

其中 CP84-1198 和 ROC23 所含的割手密个数最多 
（4 个）。

表 2　我国大陆 20 个甘蔗骨干亲本割手密利用数量
Table 2　Quantity of Saccharum spontaneum L. in 20 major sugarcane parents in mainland China

编号

No.
骨干亲本名称

Key parent

亲本 Parent 来源 Origin of Saccharum spontaneum L.

母本 Female 父本 Male A B C D 合计 Amount

1 F134 POJ2878 Co290 1 1 — — 2

2 CP49-50 CP34-120 Co356 1 1 — — 2

3 Co419 POJ2878 Co290 1 1 — — 2

4 CP72-1210 CP52-68 CP56-63 2 1 — — 3

5 内江 57-416 Co281 F134 2 1 — — 3

6 NCo310 Co421 Co312 2 1 — — 3

7 F108 POJ2725 F46 — 1 — — 1

8 CP28-11 Co281 US1694 1 — — — 1

9 华南 53-63 POJ2878 Co290 1 1 — — 2

10 崖城 71-374 粤糖 54-143 崖城 58-47 1 1 1 — 3

11 CP84-1198 CP70-1133 CP72-2086 3 1 — — 4

12 ROC1 F146 CP58-48 1 1 — — 2

13 粤农 73-204 粤糖 57-423 CP49-50 2 1 — — 3

14 ROC10 ROC5 F152 1 1 — — 2

15 ROC22 ROC5 PT69-463 2 1 — — 3

16 ROC25 PT69-463 PT79-6048 1 1 — — 2

17 科 5 POJ2878 B3412 — 1 — — 1

18 粤糖 91-976 粤农 73-204 CP67-412 1 1 — — 2

19 ROC23 F166 PT74-575 2 1 — 1 4

20 粤糖 85-177* 粤糖 57-423 CP57-614 + CP72-1312 1 1 — — 2

*：为多父本杂交，因此只统计了母本。A：印度割手密；B：印度尼西亚爪哇割手密；C：中国海南崖城割手密；D：中国台湾省割手密

* means polycross，so only statistics for female. A means the Saccharum spontaneum L. from India，B means the Saccharum spontaneum L. from 
Indonesia，C means the Saccharum spontaneum L. from Yacheng，Hainan province，China，D means the Saccharum spontaneum L. from Taiwan 
province，China

赵小坤等［40］报道，凉蔗 2 号利用了 4 个割手

密（印度尼西亚爪哇、印度、中国海南陵水和崖城

割手密）血缘。安汝东等［41］利用中国云南蛮耗割

手密育成了云蔗 99-155，这是利用中国云南割手

密育成的第一个甘蔗品种。目前，粤糖 93-159（亲

本：粤农 73-204×CP72-1210）、云蔗 05-51（亲本：

崖 城 90-56×ROC23）、柳 城 05-136（亲 本：CP81-
1254×ROC22）和 桂 糖 42 号（亲 本：ROC22× 桂

糖 92-66，该品种是我国目前推广面积最大的品种）

等品种在我国蔗区生产上大面积推广应用，其中，
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粤糖 93-159 含 3 个割手密血缘（2 个印度割手密、

1 个印度尼西亚爪哇割手密），云蔗 05-51 含 4 个割

手密血缘（2 个印度割手密、1 个印度尼西亚爪哇割

手密和 1 个中国台湾省割手密），桂糖 42 号含 4 个

割手密血缘（2 个印度割手密、1 个印度尼西亚爪哇

割手密和 1 个中国崖城割手密），柳城 05-136 因其

母本 CP81-1254 亲系不详，难以统计，但另一亲本

ROC22 含 3 个割手密血缘。

上述统计资料中涉及的亲本和品种利用了 3 个

印度割手密、1 个印度尼西亚爪哇割手密、1 个中国

海南崖城割手密、1 个中国海南陵水割手密、1 个中

国台湾省的割手密和 1 个中国云南蛮耗割手密，共

计 8 个。陆鑫等［42］报道，美国农业部 2012 年 4 月

8 日公布的美国国家甘蔗种质资源圃共保育种质资

源为 2863 份，其中割手密 709 份。我国国家甘蔗种

质资源圃截至 2020 年 12 月保存的割手密资源为

961 份。虽然统计亲本和品种不够全面，但相较于

割手密的丰富数量，其利用数量十分有限是显而易

见的，尚有巨大的利用空间亟待开发。

3.2　传统利用方式下的割手密其性状没有得到 
改良

传统的利用方式是将割手密直接应用于杂交和

创新利用，而直接应用于杂交的割手密是自然选择

的结果，其性状水平始终没有得到改良和提升。而

现代甘蔗品种通过杂交和人工选择，性状逐步聚合

和提升。百余年来，对于割手密的利用始终坚持了

这一思路，这或许成为了制约割手密巨大育种潜力

进一步发挥的重要原因。基于传统利用方式，割手

密促成了甘蔗杂交育种史上的第一次“飞跃”。如果

通过遗传改良和性状聚合，提升割手密的性状水平，

能否促进甘蔗杂交育种取得再一次的飞跃（图 1）。

1
2

图 1　割手密为甘蔗杂交育种实现再一次性状飞跃的设想
Fig.1　Assumption of “traits leap”once again in  
sugarcane hybrid breeding realized by utilizing  

Saccharum spontaneum L.

4　割手密创新利用思路探讨

从现有的利用方式看，不管是哪种方式，用于种

质创新的割手密均为直接利用，而直接利用的割手

密是自然选择的结果。割手密的染色体数目和遗传

多样性等研究表明，割手密群体蕴含丰富的遗传变

异，这为割手密群体改良奠定了遗传基础。

因此，对割手密创新利用思路提出以下建议：

以逆向的思路，在割手密应用于种质创新前，即在与

热带种或栽培品种杂交前，通过割手密无性系间的

杂交和人工选择，对割手密进行长期和系统的遗传

改良，创制目标性状更为优良且含多个割手密血缘

的聚合体，并适时将聚合体应用于种质创新，充分发

掘割手密的育种潜力。图 2 为割手密遗传改良与利

用技术路线的简要示意图，并与传统利用方式进行

了比较。

S1×S2 S3×S4 V O S1 S2 S3 S4

F1 1

F1 V O+S1 — F1 V O+S4F1 V O+S1 S4

V O

F1 S1 2 F1 S3 4

F2 S1 4

×

× F1 4

4

×

S1~S4 代表 4 个不同的割手密亲本。F1（S1-2）、F1（S3-4）和 
F2（S1-4）分别表示 F1 含 S1 和 S2 割手密、F1 含 S3 和 S4 
割手密、F2 含 S1、S2、S3 和 S4 割手密；V 代表商业品种； 

O 代表热带种；示意图中以 4 个割手密且改良到 
F2 进行利用为例，实践中不限于 

F2 和 4 个割手密

S1-S4 represent 4 different Saccharum spontaneum L. parents. F1（S1-2）， 
F1（S3-4）and F2（S1-4）indicate that F1 generation derives from S1 and 

S2，F1 generation derives from S3 and S4，and F2 generation derives 
from S1，S2，S3 and S4，respectively. V means commercial variety，
and O means Saccharum officinarum L. In the assumption，F2 would  

be derived from 4 Saccharum spontaneum L. parents for the  
innovative utilization. This is just an example，and more  

Saccharum spontaneum L. parents and generations  
could be applied in practice

图 2　割手密群体改良及与传统利用技术路线比较示意图
Fig.2　The comparison diagram of technology pathways 
between population improvement and traditional method 

for Saccharum spontaneum L. utilization

系统分类认为甘蔗属包含热带种（Saccharum 
officinarum L.）、割手密（Saccharum spontaneum L.）、
大茎野生种（Saccharum robustum E. W. Brandes 
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& Jeswiet ex Grassl）、中 国 种（Saccharum sinense 
Roxb.）、印度种（Saccharum barberi Jeswiet）和肉质

花穗种（Saccharum edule Hassk.）等 6 个种［43］，但

基因组原位杂交研究认为，中国种和印度种都是热

带种与割手密的杂交后代［44］。原先认为大茎野生

种经过人工栽培驯化得到热带种［45］，但最近的分子

生物学证据表明它们是 2 个独立的甘蔗种［46］。因

此，割手密、热带种和大茎野生种被认为是甘蔗属的

3 个原始种［46］。由于肉质花穗种应用相对较少［6］，

目前绝大多数现代甘蔗栽培品种由上述 3 个原始

种的血缘构成，即属于 3 个原始种的“中间型”。所

以，对于甘蔗杂交育种而言，不仅可以对割手密进行

长期和系统的遗传改良，对于热带种和大茎野生种

同样可以采用相同的思路进行育种潜力的进一步开

发利用。解决好 3 个原始种的遗传改良或许可以为

目前甘蔗品种遗传改良所面临的瓶颈找到切入点。

对于热带种，百年之前就开展了类似的工作

且发挥了重要作用。EK28（亲本：EK2×POJ100）
是 4 个热带种（Lahaina、Fiji、Loethers、B.hitan）的

杂交后代，育种家利用 EK28 育成了享誉全球的

POJ2878（亲本：POJ2364×EK28）。当时为什么没

能坚持将热带种进行长期和系统的遗传改良不得而

知，如果这项工作一直坚持到现在，或许目前的甘蔗

育种状况将是另一番景象也犹未可知。
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