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不同基因型割手密无性系的核型分析

王先宏１，郭　 超１，娄红波１，李富生１，何丽莲１，何顺长１，唐荣平２，杨清辉１

（ １云南农业大学甘蔗研究所，昆明 ６５０２０１；２云南临沧高等师范专科学校数理系，临沧 ６７７０００）

　 　 摘要：为探讨不同基因型割手密无性系间的亲缘关系，采用酶解去壁低渗法对不同基因型的割手密材料进行核型分析。
１０ 份供试材料的绝大多数染色体为中部着丝点（ｍ）染色体，少数为近中部着丝点（ｓｍ）染色体及正中部着丝点（Ｍ）染色体，部
分材料中还具有端部着丝点（Ｔ）染色体及近端部着丝点区染色体（ ｔ）；依据分析结果总结了参试材料的核型公式；参试材料中

有 ２ 份为 １Ｂ 核型、７ 份为 ２Ｂ 核型、１ 份为 ２Ｃ 核型。 参试材料间的核型均存在差异且不对称。
　 　 关键词：甘蔗；割手密；无性系；核型
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甘蔗（Ｓａｃｃｈａｒｕｍ ｓｐｐ． ）不仅是我国食糖工业的

主要原料，而且在能源和动物饲料开发等方面具有

广阔的利用前景。 甘蔗属于禾本科（Ｇｒａｍｉｎｅａｅ）甘

蔗亚族（Ｓａｃｃｈａｒａｓｔｒａｅ）甘蔗属（Ｓａｃｃｈａｒｕｍ）。 甘蔗亚

族中还有一些与甘蔗关系密切、对甘蔗育种有重要

利用价值的近缘植物，Ｓ． Ｋ． Ｍｕｋｇｅｒｉｅｅ［１］ 将这些属的

植物，连同 Ｓａｃｃｈａｒｕｍ 一起统称为“ Ｓａｃｃｈａｒｕｍ 复合

体”，这些植物中具有许多诸如分蘖性强、抗逆性

好、耐瘠薄等优良性状，对甘蔗品种的改良具有潜在

利用价值，是重要的甘蔗种质资源，也是甘蔗品种改

良和育种的基础。 因此，多年来各主产蔗糖国都把

甘蔗种质资源的收集保存和研究作为甘蔗育种工作

的一个重要方面［２］，并做了大量资源评价及研究

工作［３⁃６］。



　 ４ 期 王先宏等：不同基因型割手密无性系的核型分析

割手密 （ Ｓａｃｃｈａｒｕｍ ｓｐｏｎｔａｎｅｕｍ Ｌ． ） 是甘蔗属

（Ｓａｃｃｈａｒｕｍ）多年生草本植物，在我国１８°１５＇～ ３３°２０＇
Ｎ，９７° ～ １２２°Ｅ，海拔 １ ～ ２４６０ ｍ 的广大地区都有分

布［７⁃８］。 其植株具有横走的长根状茎，具有早萌生、
快发芽、分蘖多、生长快、抗性强、耐旱、耐脊及宿根

性好等特点，是甘蔗育种的重要亲本材料。 １９ 世纪

后，为提高育成品种的抗逆性及适应性等，甘蔗育种

学家将栽培种 （品种） 与割手密进行杂交，将其成

功应用于甘蔗新品种的培育，目前在生产上应用的

绝大部分甘蔗品种都含有割手密的血缘［９⁃１０］，割手

密在现代甘蔗栽培品种的开发中扮演着重要的角

色，是现代甘蔗育种最重要的也是最有价值的亲本

资源之一。
云南农业大学甘蔗研究所曾组织人员 于

１９７５ － １９９０ 年间在我国 １８ 个省 （区） 进行过多

次的甘蔗野生种质资源的考察与采集活动［１１⁃１２］ ，
其间共采集、保育了近 ４００ 份割手密无性系材料。
细胞学研究发现这些割手密材料具有较多的染色

体数目类型［１３⁃１４］ 及较丰富的 ＲＡＰＤ 多态性［１５］ ，在
甘蔗育种中具有极好的潜在利用价值。 对这些割

手密资源进行深入的细胞学研究，可为其起源、进
化等提供科学依据，对其在甘蔗育种中的进一步

利用具有重要的参考价值。 核型分析是研究染色

体的基本方法，是细胞遗传学研究的一项基础工

作，是研究物种演化、分类以及染色体结构、形态

与功能之间的关系所不可缺少的重要手段，可以

阐明生物染色体组的构成，鉴别出各条染色体的

形态特点，可为种质资源鉴定和利用提供细胞学

基础。 本研究对不同基因型割手密材料的根尖染

色体中期分裂相进行核型分析，以期为这些材料

在甘蔗杂交育种及品种改良中的进一步应用提供

细胞学依据。

１　 材料与方法

１ １　 试验材料

试验选取云南农业大学甘蔗研究所采集并保育

于资源圃的 ８ 份及从国家甘蔗种质资源圃引进的 ２
份（印度 １ 号和印度 ２ 号）共 １０ 份不同基因型割手

密材料（表 １），集中种植在云南农业大学甘蔗研究

所温室大棚，采集各材料的幼根并进行预处理，制备

染色体玻片后带到云南省高校作物种质创新与可持

续利用重点实验室拍照并挑选好的分裂相进行染色

体计数及核型分析。

表 １　 供试割手密材料采集地、海拔、染色体数目及植物学

性状

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｐｌａｃｅｓ，ｅｌｅｖａｔｉｏｎ，ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｎｕｍ⁃
ｂｅｒ，ａｎｄ ｂｏｔａｎｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ ｏｆ ｔｈｅ ｔｅｓｔｅｄ Ｓ． ｓｐｏｎ⁃
ｔａｎｅｕｍ ｍａｔｅｒｉａｌｓ

编号

Ｃｏｄｅ
采集地

Ｌｏｃａｌｉｔｙ

海拔

（ｍ）
Ｅｌｅｖａｔｉｏｎ

染色体数

（２ｎ）
Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

ｎｕｍｂｅｒ

株高

（ｃｍ）
Ｈｅｉｇｈｔ

茎径

（ｃｍ）
Ｓｔａｌｋ

ｄｉａｍｅｔｅｒ

锤度

（％ ）
Ｂｒｉｘ

Ｉ９１⁃７ 四川西昌 １８００ ９６ １２５ ０ ４ １１
Ｉ９１⁃１０ 四川冕宁 ２１００ ９６ ８６ ０ ５ １１
９０⁃１５ 西藏察隅 １４６０ ９０ １４６ ０ ６ ８
印度 １ 号 印度 － ８５ － － －
８４⁃２６１ 贵州兴义 １２８０ ８４ １９８ ０ ７ １４
８８⁃３０１ 云南开远 １１００ ８２ １４０ ０ ７ １０
９０⁃２ 云南中甸 １８００ ７８ １２２ ０ ３ １２
印度 ２ 号 印度 － ７７ － － －
Ｉ９１⁃６１ 四川渠县 － ６７ ９８ ０ ７ １１
８８⁃２８３ 云南腾冲 １７００ ６４ １２９ ０ ７ ４

－ 表示相关数据缺失

－ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｅｄ ｄａｔａ ｉｓ ｍｉｓｓｅｄ

１ ２　 试验方法

以盆栽方式培养并采集根尖，参照 Ａ． Ｄ′Ｈｏｎｔ
等［１０］的方法并加以优化的酶解去壁低渗法制备根

尖体细胞染色体，挑选好的分裂相用蔡司 Ｉｍａｇｅｒ Ａ２
显微镜拍照计数染色体，每份材料选用 ５ 个左右分

散性好的中期分裂相，参照李懋学等［１６］ 的标准以

Ｉｋａｒｏｓ 软件进行核型分析。

２　 结果与分析

本试验所研究的 １０ 份割手密无性系的核型分

析结果见表 ２，中期染色体分裂相、核型见图版 Ｉ 至
图版Ⅱ。

染色体参数分析结果表明，１０ 份参试材料的染

色体大多为近中部着丝点（ｍ）染色体，材料 Ｉ９１⁃７
至 ８８⁃２８３（表 １ 中材料编号依次从上至下）具中部

着丝点的染色体数所占该份材料染色体总数的比例

分 别 为 ９５ ８３％ 、 ７９ １７％ 、 ８０ ００％ 、 ８０ ００％ 、
８０ ９５％ 、 ８５ ３７％ 、 ９４ ８７％ 、 ７７ ９２％ 、 ８９ ５５％ 及

９３ ７５％ ；各材料的近中部着丝点（ ｓｍ）染色体数占

该份材料染色体总数的比例均在 ２１％以下；正中部

着丝点（Ｍ）染色体则较少，仅材料印度 ２ 号中有 ４
条，Ｉ９１⁃７、印度 １ 号、８４⁃２６１、８８⁃３０１ 和 ９０⁃２ 中各有

２ 条；在材料印度 １ 号、８４⁃２６１、８８⁃３０１ 和 Ｉ９１⁃６１ 中

还发现部分端部（Ｔ）着丝点染色体。 核型分析结果

表明 １０ 份参试材料中有 ２ 份为 １Ｂ 核型、７ 份为 ２Ｂ
核型、１ 份为 ２Ｃ 核型。

３１９
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表 ２　 参试割手密材料的核型参数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｋａｒｙｏｔｙｐｅ ｐａｒａｍｅｔｅｒ ｏｆ ｔｅｓｔｅｄ Ｓ． ｓｐｏｎｔａｎｅｕｍ ｍａｔｅｒｉａｌｓ

编号

Ｃｏｄｅ
核型公式

Ｋａｒｙｏｔｙｐｅ ｆｏｒｍｕｌａ

相对长度组成

Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｌｅｎｇｔｈ
ｆｏｒｍｕｌａ

相对长度（％ ）
Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｌｅｎｇｔｈ

臂比 ＞ ２ 的比率（％ ）
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ａｒｍ
ｒａｔｉｏ ｍｏｒｅ ｔｈａｎ ２

最长 ／ 最短

Ｌｏｎｇｅｓｔ ／
Ｓｈｏｒｔｅｓｔ

类型

Ｔｙｐｅ

不对称系数（％ ）
Ａｓｙｍｍｅｔｒｉｃ
ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ

Ｉ９１⁃７ ２ｎ ＝ ９６ ＝ ２Ｍ ＋９２ｍ ＋ ２ｓｍ ４Ｌ ＋ ４０Ｍ２ ＋ ４４Ｍ１ ＋ ８Ｓ １ ４１ ～ ３ ２１ ０ ２ ２７ １Ｂ ５４ ９８

Ｉ９１⁃１０ ２ｎ ＝ ９６ ＝ ７６ｍ ＋ ２０ｓｍ ６Ｌ ＋ ４０Ｍ２ ＋ ４０Ｍ１ ＋ １０Ｓ １ ３７ ～ ３ ２７ １２ ５０ ２ ４０ ２Ｂ ５８ ８９

９０⁃１５ ２ｎ ＝ ９０ ＝ ７２ｍ ＋ １８ｓｍ １６Ｌ ＋ ２４Ｍ２ ＋ ３４Ｍ１ ＋ １６Ｓ １ １０ ～ ３ ０７ ２ ２２ ２ ７９ ２Ｂ ５７ ５５

印度 １ 号 ２ｎ ＝ ８５ ＝ ２Ｍ ＋６８ｍ ＋ １４ｓｍ ＋ １Ｔ １６Ｌ ＋ ２４Ｍ２ ＋ ２８Ｍ１ ＋ １７Ｓ ０ ８６ ～ ４ ２９ ９ ４１ ４ ９７ ２Ｃ ５７ １９

８４⁃２６１ ２ｎ ＝ ８４ ＝ ２Ｍ ＋６８ｍ ＋ １０ｓｍ ＋ ４Ｔ １２Ｌ ＋ ２８Ｍ２ ＋ ３０Ｍ１ ＋ １４Ｓ １ ０９ ～ ３ ４８ １１ ９０ ３ １９ ２Ｂ ５８ ３７

８８⁃３０１ ２ｎ ＝ ８２ ＝ ２Ｍ ＋７０ｍ ＋ ８ｓｍ ＋ ２Ｔ １０Ｌ ＋ ２８Ｍ２ ＋ ３４Ｍ１ ＋ １０Ｓ １ ２２ ～ ４ ２７ ４ ８８ ２ ９３ ２Ｂ ５８ ５５

９０⁃２ ２ｎ ＝ ７８ ＝ ２Ｍ ＋７４ｍ ＋ ２ｓｍ １０Ｌ ＋ ２０Ｍ２ ＋ ４０Ｍ１ ＋ ８Ｓ １ ８３ ～ ３ ８０ ０ ２ ０８ １Ｂ ５５ ５４

印度 ２ 号 ２０ ＝ ７７ ＝ ４Ｍ ＋６０ｍ ＋ ８ｓｍ ＋ ５ｔ １２Ｌ ＋ ２８Ｍ２ ＋ ３０Ｍ１ ＋ ７Ｓ １ １３ ～ ３ ６８ ７ ７９ ３ ２５ ２Ｂ ５７ ６９

Ｉ９１⁃６１ ２ｎ ＝ ６７ ＝ ６０ｍ ＋ ４ｓｍ ＋ ３Ｔ １０Ｌ ＋ ２６Ｍ２ ＋ ２０Ｍ１ ＋ １１Ｓ １ ５１ ～ ４ ９４ ８ ９６ ３ ２６ ２Ｂ ５７ ２７

８８⁃２８３ ２ｎ ＝ ６４ ＝ ６０ｍ ＋ ４ｓｍ ４Ｌ ＋ ３０Ｍ２ ＋ ２６Ｍ１ ＋ ４Ｓ １ ７９ ～ ４ ０２ ３ １３ ２ ２４ ２Ｂ ５６ ２１

３　 讨论

相比较于其他作物而言，甘蔗的遗传方式较为

复杂和独特，其复杂和独特之处主要源于其染色体

的组成及传递方式的复杂性。 甘蔗的遗传背景及遗

传方式历来是甘蔗育种者所关注的问题，因为育种

者已普遍认识到甘蔗品种目标性状的优劣主要取决

于品种本身的血缘组成，认为甘蔗品种中野生种的

血缘含量低是导致育成品种的生活力、适应性、抗逆

性及宿根性普遍下降的主要原因［１７］，而这些性状的

退化又直接导致甘蔗产量的下降。 为解决这些问

题，甘蔗育种者一直在进行着甘蔗种质资源的采集、
保存和研究工作，希望能将这些种质资源中一些野

生种的优良性状引入甘蔗品种，以培育出新的优良

品种或对旧有品种的相关性状进行改良，其中对所

收集到的资源植物进行染色体的研究是一个主要的

方面。
研究表明不同基因型割手密资源形态差异较

大，植株从矮小（不足 １ ｍ）、无茎、丛生至大茎，高度

超过 ７ ｍ 的各种类型都有［１８］，其适应性极强，从热

带高温以及冰雪严寒条件下干旱的沙漠、淹水的沼

泽以及海边的盐碱地都有分布［１９］。 细胞学研究发

现割手密是典型的整倍或非整倍的多倍体植物，不
同基因型的染色体数目类型具有 ２ｎ ＝ ３６、４０、４８、
５０、５１、５２、５４、５６、５８、６０、６２、６３、６４、７１、７２、７８、８０、
８１、８８、９０、９６、１０５、１０６、１１２、１１３、１２０、１２４、１２６、１２７、
１２８ 共 ３０ 种类型［２０］，但不同基因型割手密间的关系

仍不清楚。 对不同基因型割手密材料进行核型分

析，可为进一步亲缘关系分析提供一定的科学依据。
本研究对 １０ 份割手密无性系材料的染色体进

行核型分析，结果表明这些材料的体细胞染色体数

中绝大多数染色体为中部着丝点（ｍ）染色体，而少

部分为近中部着丝点（ ｓｍ）染色体，除 ８８⁃２８３、９０⁃
１５、Ｉ９１⁃１０、Ｉ９１⁃６１ 没有正中部着丝点（Ｍ） 染色体

外，其他材料均有正中部着丝点（Ｍ）染色体。 ８４⁃
２６１、８８⁃３０１、Ｉ９１⁃６１、印度 １ 号均有端部着丝点（Ｔ）
染色体，印度 ２ 号有近端部着丝点区（ｔ）染色体。 除

９０⁃２、Ｉ９１⁃７ 为 １Ｂ 核型，印度 １ 号为 ２Ｃ 核型外其他

材料均为 ２Ｂ 核型，这与郑成木［２１］、黄东益等［２２］、王
英等［２３］及王先宏等［２４］的研究结果基本一致。

由于甘蔗资源植物多为高度复杂的多倍体植

物，其染色体组成及传递方式较为复杂和独特［２５］，
郑成木［２１］的研究表明甘蔗的染色体数目在种内、种
间甚至同一无性系材料内、不同无性系材料间都有

明显的变化。 郑成木［２１］、 刘文荣等［２６］、 邓祖湖

等［２７］的研究结果表明，甘蔗染色体多为较对称的中

部及近中部着丝点染色体。 本研究结果显示虽然

１０ 份供试材料的体细胞中中部及近中部着丝点染

色体的比例较高，但各自的比例不一样，且部分材料

的体细胞中还有一定比例的近端部及端部着丝点染

色体。 洪德元［２８］ 认为着丝粒位于中部的染色体是

最对称的也是最原始的，植物染色体是由对称向不

对称的方向进化的，因此一般来说，具中部着丝点染

色体的百分比越小和核型不对称系数越大，则材料

的染色体核型越不对称，因此也越进化。 因此，１０
份供试材料中最原始的是 Ｉ９１⁃７，最进化的是印度 ２

４１９



　 ４ 期 王先宏等：不同基因型割手密无性系的核型分析

图版Ⅰ Ｉ９１⁃７、Ｉ９１⁃１０、９０⁃１５、印度 １ 号、８４⁃２６１ 的中期染色体及核型

ＰｌａｔｅⅠ　 Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ ａｎｄ ｋａｒｙｏｔｙｐｅ ｏｆ ８４⁃２６１，Ｉｎｄｉａ Ｎｏ １，９０⁃１５，Ｉ９１⁃１０，Ｉ９１⁃７
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图版Ⅱ ９８⁃３０１、９０⁃２、印度 ２ 号、Ｉ９１⁃６１、８８⁃２８３ 的中期染色体及核型

ＰｌａｔｅⅡ　 Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ ａｎｄ ｋａｒｙｏｔｙｐｅ ｏｆ ８８⁃２８３，Ｉ９１⁃６１，Ｉｎｄｉａ Ｎｏ ２，９０⁃２，９８⁃３０１

６１９



　 ４ 期 王先宏等：不同基因型割手密无性系的核型分析

号。 研究结果表明不同基因型割手密无性系材料间

的核型均存在一定的差异，但染色体数目最多的无

性系的核型并不是最不对称的，而染色体数目最少

的无性系材料的核型也不是最对称的，表明这些核

型上的差异并不直接与参试材料的染色体数目多少

直接相关，这可能与不同基因型割手密染色体的遗

传组成及进化有关。
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