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　 　 摘要:斑茅割手密复合体(ＧＸＡＳ０７￣６￣１)是广西蔗茅属斑茅和广西甘蔗属割手密的属间杂种ꎬ聚集了双亲的优点ꎮ 本研究

利用基于 Ａｌｕ￣ｌｉｋｅ 的 ＰＣＲ 鉴定方法对 ＧＸＡＳ０７￣６￣１ 及甘蔗与 ＧＸＡＳ０７￣６￣１ 的 ３ 份 Ｆ１材料进行真实性鉴定ꎬ基于基因组原位杂

交技术(ＧＩＳＨ)对父本 ＧＸＡＳ０７￣６￣１ 及其 ３ 份 Ｆ１染色体组成及核型进行分析ꎮ 研究结果表明:３ 份 Ｆ１材料为 ＧＸＡＳ０７￣６￣１ 的真

杂种ꎻ父本 ＧＸＡＳ０７￣６￣１ 的染色体众数为 ６２ 条ꎬ其中 ３０ 条来自蔗茅属斑茅ꎬ３２ 条来自甘蔗属割手密ꎬ核型分类属于 １Ｂꎬ其染

色体按“ｎ ＋ ｎ”方式传递ꎻＧＸＡＳＦ１０８￣２￣１７、ＧＸＡＳＦ１０８￣２￣２２、ＧＸＡＳＦ１０８￣２￣３２ 的染色体数目为 ７８ ~ ８０ 条ꎬ其中 ６９ ~ ７１ 条来自甘

蔗属ꎬ９ ~ １１ 条来自蔗茅属斑茅ꎬ３ 份 Ｆ１的核型分类分别属于 ２Ｂ、１Ｂ、１Ｂꎬ染色体传递方式均为“ｎ ＋ ｎ”ꎮ 父本 ＧＸＡＳ０７￣６￣１ 及 ３
份 Ｆ１材料中均未发现有染色体的交换或易位现象ꎮ 甘蔗与斑割复合体杂交ꎬ蔗茅属斑茅染色体在亲子间传递过程存在丢失

现象ꎮ
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甘蔗是禾本科高光效 Ｃ４植物ꎬ也是一种最高效

的糖能兼用可再生能源作物ꎮ 目前ꎬ我国甘蔗生产

存在诸多问题ꎬ如种植品种单一、品种间异质性低、
适应性差、抗逆抗病虫能力下降等ꎮ 育种家们认为ꎬ
通过远缘杂交ꎬ将甘蔗近缘种属的优异基因导入甘

蔗中ꎬ丰富品种血缘ꎬ是解决甘蔗品种遗传背景相

近、抗性下降问题的有效途径ꎮ
蔗茅属、芒属、河八王属和硬穗茅属是甘蔗的近

缘属ꎬ也是甘蔗突破性创新育种的重要种质资源ꎮ
蔗茅属斑茅因其生物量高、分蘖力强、宿根性好和抗

旱、耐涝、耐瘠、抗病虫能力强等优势成为研究利用

重点[１￣２]ꎮ 然而ꎬ蔗茅属斑茅与甘蔗属热带种杂交

Ｆ１花粉不育ꎬ育种工作者只能以蔗茅属斑茅与甘蔗

属热带种杂交 Ｆ１作为母本ꎬ才能进一步杂交利用ꎬ
而在回交 ＢＣ１和 ＢＣ２ 中发现小茎、高纤维和蒲心等

不良性状难以改良[３￣５]ꎮ 因此ꎬ尽管甘蔗属与蔗茅

属斑茅杂交利用至今已有百余年ꎬ但尚未有含蔗茅

属斑茅血缘的品种育成ꎮ 本课题组 ２００６ 年开始利

用广西蔗茅属斑茅与广西甘蔗属割手密杂交ꎬ成功

获得斑茅割手密复合体(简称“斑割复合体”) ＧＸ￣
ＡＳ０７￣６￣１ꎬ并证实 ＧＸＡＳ０７￣６￣１ 在生势、茎径、蒲心

程度、５７ 号毛群等方面聚合了双亲的优势ꎬ进一步

杂交利用有利于提高后代的综合性状水平[６￣７]ꎻ同
时对 ＧＸＡＳ０７￣６￣１ 与 ３ 个甘蔗亲本杂交 Ｆ１进行染色

体观察ꎬ明确了各组合后代的染色体数量及变化范

围ꎬ但对各染色体的不同来源未能明确[８]ꎬ限制了

其进一步杂交利用研究的进展ꎮ 本研究利用基因组

原位杂交技术(ＧＩＳＨꎬｇｅｎｏｍｉｃ ｉｎ ｓｉｔｕ ｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎ)
对 ＧＸＡＳ０７￣６￣１ 及其与甘蔗品系 ＧＴ０１￣５３ 杂交的 ３
个 Ｆ１后代进行染色体来源分析ꎬ为蔗茅属斑茅和甘

蔗属割手密在甘蔗遗传改良及其杂交后代染色体的

分子细胞遗传学研究提供理论参考ꎮ

１　 材料与方法

１. １　 供试材料

材料包括斑割复合体 ＧＸＡＳ０７￣６￣１ꎬ及甘蔗品

系桂糖 ０１￣５３ (母本ꎬ２ｎ ＝ １０４ꎬ不含蔗茅属斑茅血

缘)与斑割复合体 ＧＸＡＳ０７￣６￣１(父本)杂交的 ３ 份

Ｆ１后代 ＧＸＡＳＦ１０８￣２￣１７、ＧＸＡＳ Ｆ１０８￣２￣２２、ＧＸＡＳ Ｆ１

０８￣２￣３２ꎮ 上述材料由广西壮族自治区农业科学院

甘蔗研究所种质资源圃提供ꎮ 材料的系谱来

源如图 １ꎮ

图 １　 供试材料系谱图

Ｆｉｇ. １　 Ｔｈｅ ｆａｍｉｌｙ ｔｒｅｅ ｏｆ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ

１. ２　 方法

１. ２. １　 基因组 ＤＮＡ 提取及杂交 Ｆ１后代真实性鉴

定　 参考高轶静等[７] 的 ＳＤＳ 法对供试材料的叶片

总基因组 ＤＮＡ 进行提取ꎮ 杂种 Ｆ１ 真实性鉴定应

用基于 Ａｌｕ￣ｌｉｋｅ 的 ＰＣＲ 鉴定方法[９]ꎮ ＰＣＲ 引物序

列 ＡＧＲＰ８０:５′￣ＧＧＧ￣ＴＴＧ￣ＴＣＹ￣ＴＴＧＣＣＡ￣ＴＣＡ￣ＴＡ￣３′ꎻ
ＡＧＲＰ８１:５′￣ＧＡＧ￣ＹＡＧ￣ＣＲＣ￣ＡＧＡ￣ＧＧＴ￣ＴＡＣＧＡ￣３′ꎬ委
托上海生工生物有限公司合成ꎮ ＰＣＲ 扩增反应总

体积为 ２０ μＬꎬ其中 １０ × Ｂｕｆｆｅｒ(含 ２ ｍｍｏｌ / Ｌ ＭｇＣｌ２)
２ μＬꎬ ｄＮＴＰ (１０ ｍｍｏｌ / Ｌ) ０. ４ μＬꎬ上、下游引物
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(１０ μｍｏｌ / Ｌ)各 １ μＬꎬ模板ＤＮＡ ３０ ｎｇꎬＴａｑ 酶(５Ｕ/ μＬ)
０. ２ μＬꎬ用蒸馏水补充体积至 ２０ μＬꎮ 反应程序为:
９４ ℃预变性 ４ ｍｉｎꎻ９４ ℃变性 ３０ ｓꎬ６０ ℃退火 ３０ ｓꎬ
７２ ℃延伸 ４５ ｓꎬ共 ３５ 个循环ꎻ７２ ℃延伸 ４ ｍｉｎꎮ ＰＣＲ
反应结束ꎬ取出产物在 １. ５％ 的琼脂糖凝胶上电泳ꎬ
多功能凝胶成像系统 ＧＡＳ８０００ 上观察ꎮ
１. ２. ２　 染色体标本制备及探针标记　 染色体标本

制备参考黄玉新等[８] 的酶解去壁低渗法ꎮ 标记探

针采用切刻平移法ꎬ甘蔗属割手密 ＧＸＳ７９￣９ 及甘

蔗品系 ＧＴ０１￣５３ 的叶片总基因组 ＤＮＡ 用 ＤＩＧ￣
Ｎｉｃｋ Ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ Ｍｉｘ(ＲｏａｃｈꎬＣａｔ. Ｎｏ. １１７４５８１６９１０)
标记ꎬ蔗茅属斑茅 ＧＸＡ８７￣３６ 的叶片总基因组

ＤＮＡ 用Ｂｉｏｔｉｎ￣Ｎｉｃｋ Ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ Ｍｉｘ(ＲｏａｃｈꎬＣａｔ. Ｎｏ.
１１７４５８２４９１０)标记ꎮ
１. ２. ３　 基因组原位杂交　 基因组原位杂交参考林

秀琴等[１０]的方法ꎬ略做修改ꎮ 地高辛标记的探针用

ＦＩＴＣ 检测ꎬ显示绿色荧光ꎻ生物素标记的探针用

Ｔｅｘａｓ ｒｅｄ 检测ꎬ显示红色荧光ꎮ 杂交后经洗脱、复
染、封片等处理后于尼康(Ｎｉｋｏｎ)Ｎｉ 正置显微镜下

观察ꎬ用尼康 Ｄ 型图像软件采集图片ꎮ 染色体长度

测量用 Ｉｍａｇｅ￣Ｐｒｏ Ｐｌｕｓ ５. ２(Ｍｅｄｉａ ＣｙｂｅｒｎｅｔｉｃｓꎬＩｎｃ. )
软件ꎬ核型分析作图用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ ２０１０ꎬ核型分

析按李懋学等[１１]的标准进行ꎮ

２　 结果与分析

２. １　 甘蔗与 ＧＸＡＳ０７￣６￣１ 杂交 Ｆ１后代真实性鉴定

杂交后代真实性鉴定是野生种质创新利用的基

础ꎮ 利用蔗茅属特异引物 ＡＧＰＲ８０ / ８１ 对 ＧＸＡＳＦ１

０８￣２￣１７、 ＧＸＡＳＦ１ ０８￣２￣２２、 ＧＸＡＳＦ１ ０８￣２￣３２ 进 行

ＰＣＲ 鉴定ꎬ结果表明(图 ２)ꎬ父本斑割复合体 ＧＸ￣
ＡＳ０７￣６￣１ 及其与甘蔗品系 ＧＴ０１￣５３ 杂交的 ３ 份 Ｆ１

后代都能扩增到 ２７０ ｂｐ 左右蔗茅属斑茅 ＧＸＡ８７￣３６
的特异条带ꎬ而甘蔗属割手密 ＧＸＡＳ７９￣９ 和甘蔗品

系 ＧＴ０１￣５３ 没有扩增出蔗茅属斑茅特异条带ꎬ说明

ＧＸＡＳＦ１ ０８￣２￣１７、 ＧＸＡＳＦ１ ０８￣２￣２２、 ＧＸＡＳＦ１ ０８￣２￣３２
都含有蔗茅属斑茅血缘ꎬ为真实的蔗茅属斑茅杂种

后代ꎮ
２. ２ 　 斑割复合体 ＧＸＡＳ０７￣６￣１ 及其与甘蔗品系

ＧＴ０１￣５３ 杂交 Ｆ１染色体组成

ＧＩＳＨ 结果表明(图 ３Ａꎬ表 １)ꎬＧＸＡＳ０７￣６￣１ 的

染色体为 ６２ 条ꎬ其中ꎬ来自母本蔗茅属斑茅 ＧＸＡ８７￣
３６ 的染色体(红色荧光)ꎬ数目介于 ２７ ~ ３０ 条ꎬ众数

３０ 条ꎻ来自父本甘蔗属割手密 ＧＸＳ７９￣９ 的染色体

(绿色荧光)ꎬ数目介于 ３０ ~ ３４ 条ꎬ众数 ３２ 条ꎻ蔗茅

属斑茅 ＧＸＡ８７￣３６ 与甘蔗属割手密 ＧＸＳ７９￣９ 杂交获

得 ＧＸＡＳ０７￣６￣１ 的亲子间染色体按“ｎ ＋ ｎ”的方式进

行传递ꎮ

Ｍ:ＤＬ２０００ꎬ１:ＧＸＡ８７￣３６ꎬ２:ＧＸＳ７９￣９ꎬ３:ＧＸＡＳ０７￣６￣１ꎬ４:ＧＴ０１￣
５３ꎬ５:ＧＸＡＳＦ１０８￣２￣１７ꎬ６:ＧＸＡＳＦ１０８￣２￣２２ꎬ７:ＧＸＡＳＦ１０８￣２￣３２

图 ２　 桂糖 ０１￣５３与ＧＸＡＳ０７￣６￣１杂交后代 ＰＣＲ鉴定

Ｆｉｇ. ２　 Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｈｙｂｒｉｄ ｐｒｏｇｅｎｙ ｏｆ
ＧＴ０１￣５３ × ＧＸＡＳ０７￣６￣１

观察的 ３ 个 Ｆ１后代中(图 ３Ｂ、３Ｃ、３Ｄꎬ表 １)ꎬ显
示红色荧光信号的染色体来自蔗茅属斑茅 ＧＸＡ８７￣
３６ꎬ显示绿色荧光信号的染色体来自甘蔗品系

ＧＴ０１￣５３ 及甘蔗属割手密 ＧＸＳ７９￣９ꎮ ３ 个 Ｆ１的染色

体为 ７８ ~ ８０ 条ꎬ其中 ６９ ~ ７１ 条来自甘蔗品系

ＧＴ０１￣５３ 及甘蔗属割手密 ＧＸＳ７９￣９ꎬ９ ~ １１ 条来自

蔗茅属斑茅ꎮ 由于 Ｆ１后代的母本甘蔗品系 ＧＴ０１￣５３
的染色体数目为 １０４ 条ꎬ父本 ＧＸＡＳ０７￣６￣１ 的染色

体数目为 ６２ 条ꎬ理论上它们的配子体数目之和为

８３ 条ꎬ因此可知ꎬ甘蔗与斑割复合体的染色体基本

按“ｎ ＋ ｎ”的方式进行传递ꎮ ＧＸＡＳ０７￣６￣１ 中蔗茅属

斑茅染色体为 ３０ 条ꎬ其配子体数目为 １５ 条ꎬ３ 个 Ｆ１

后代遗传到的蔗茅属斑茅染色体数目为 ９ ~ １１ 条ꎬ
由此可知ꎬ蔗茅属斑茅染色体发生了丢失ꎮ
２. ３　 ＧＸＡＳ０７￣６￣１ 及杂种 Ｆ１染色体核型分析

由表 ２ 可知ꎬＧＸＡＳ０７￣６￣１ 及 ３ 个 Ｆ１ 后代大多

数染色体(９３. ７５％ ~ ９６. ７７％ )属于中部着丝点染

色体(ｍ)ꎬ少部分染色体(３. ２３％ ~ ６. ２５％ )属于近

中部着丝点染色体(ｓｍ)ꎮ ＧＸＡＳ０７￣６￣１ 核型分类为

１Ｂ 型ꎬ ＧＸＡＳＦ１ ０８￣１￣１７、 ＧＸＡＳＦ１ ０８￣２￣２２、 ＧＸＡＳＦ１

０８￣２￣３２ 的核型分类依次为 ２Ｂ、１Ｂ、１Ｂꎮ 从核型模

式图(图 ３Ａ" 、３Ｂ" 、３Ｃ" 、３Ｄ" )可看出ꎬＧＸＡＳ０７￣６￣１
中蔗茅属斑茅和甘蔗属割手密染色体相对长度总体

较对称ꎬ有可能两者都为野生种质ꎬ进化趋势较一

致ꎬ程度都比较低ꎻ而 ３ 个 Ｆ１中ꎬ蔗茅属斑茅染色体

的相对长度排序较甘蔗及割手密的都靠前ꎬ进化程

度明显较甘蔗的低ꎮ
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红色荧光为 Ｂｉｏｔｉｎ 标记的探针杂交信号ꎬ绿色荧光为 ＤＩＧ 标记的探针杂交信号ꎮ Ａ:ＧＸＡＳ０７￣６￣１ 原位杂交结果ꎻＡ" :ＧＸＡＳ０７￣６￣１ 的

核型分析ꎻＢ:ＧＸＡＳＦ１０８￣２￣１７ 原位杂交结果ꎻＢ" :ＧＸＡＳ Ｆ１ ０８￣２￣１７ 的核型分析ꎻＣ:ＧＸＡＳ Ｆ１０８￣２￣２２ 原位杂交结果ꎻ
Ｃ" :ＧＸＡＳＦ１０８￣２￣２２ 的核型分析ꎻＤ:ＧＸＡＳＦ１０８￣２￣３２ 原位杂交结果ꎻＤ" :ＧＸＡＳ Ｆ１ ０８￣２￣３２ 的核型分析

Ｒｅｄ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｔｈｅ ｓｉｇｎａｌ ｏｆ Ｂｉｏｔｉｎ￣ｌａｂｅｌｅｄ ｔｏｔａｌ Ｅ. ａｒｕｎｄｉｎａｃｅｕｓ ＤＮＡ ｐｒｏｂｅꎬｇｒｅｅｎ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｔｈｅ ｓｉｇｎａｌ ｏｆ ＤＩＧ￣ｌａｂｅｌｅｄ ｔｏｔａｌ Ｓ. ｓｐｏｎｔａｎｅｕｍ ｏｒ
Ｓａｃｃｈａｒｕｍ ｓｐｐ. ＤＮＡ ｐｒｏｂｅ. Ａ:Ｔｈｅ ＧＩＳＨ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ＧＸＡＳ０７￣６￣１ꎬＡ" :Ｔｈｅ ｋａｒｙｔｙｐｅ ｉｄｅｏｇｒａｍ ｏｆ ＧＸＡＳ０７￣６￣１ꎬＢ:Ｔｈｅ ＧＩＳＨ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ＧＸＡＳＦ１

０８￣２￣１７ꎬＢ" :Ｔｈｅ ｋａｒｙｔｙｐｅ ｉｄｅｏｇｒａｍ ｏｆ ＧＸＡＳＦ１０８￣２￣１７ꎬＣ:Ｔｈｅ ＧＩＳＨ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ＧＸＡＳＦ１０８￣２￣２２ꎬＣ" :Ｔｈｅ ｋａｒｙｔｙｐｅ ｉｄｅｏｇｒａｍ
ｏｆ ＧＸＡＳＦ１０８￣２￣２２ꎬＤ:Ｔｈｅ ＧＩＳＨ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ＧＸＡＳＦ１０８￣２￣３２ꎬＤ" :Ｔｈｅ ｋａｒｙｔｙｐｅ ｉｄｅｏｇｒａｍ ｏｆ ＧＸＡＳＦ１０８￣２￣３２

图 ３　 ＧＸＡＳ０７￣６￣１ 及 Ｆ１染色体 ＧＩＳＨ 分析

Ｆｉｇ. ３　 ＧＩＳＨ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＧＸＡＳ０７￣６￣１ ａｎｄ Ｆ１ ｐｒｏｇｅｎｙ
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表 １　 ＧＸＡＳ０７￣６￣１ 及杂种 Ｆ１染色体组成

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ＧＸＡＳ０７￣６￣１ ａｎｄ Ｆ１ ｐｒｏｇｅｎｙ

无性系

Ｃｌｏｎｅ

体细胞

染色体数目

Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ
ｎｕｍｂｅｒ(２ｎ ｃｅｌｌ)

甘蔗及割手密

染色体数目

Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｎｕｍｂｅｒ ｉｎ
Ｓａｃｃｈａｒｕｍ ｓｐｐ. ａｎｄ

Ｓ. ｓｐｏｎｔａｎｅｕｍ(２ｎ ｃｅｌｌ)

斑茅

染色体数目

Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｎｕｍｂｅｒ
ｉｎ Ｅ. ａｒｕｎｄｉｎａｃｅｕｓ

(２ｎ ｃｅｌｌ)

观察的细胞数

Ｎｏ. ｏｆ
ｍｅｔａｐｈａｓｅｓ
ａｎａｌｙｚｅｄ

变幅

Ｒａｎｇｅ
众数

Ｍｏｄａｌ ｎｕｍｂｅｒ
变幅

Ｒａｎｇｅ
众数

Ｍｏｄａｌ ｎｕｍｂｅｒ
变幅

Ｒａｎｇｅ
众数

Ｍｏｄａｌ ｎｕｍｂｅｒ

ＧＸＡＳ０７￣６￣１ ５８ ~ ６２ ６２ ３０ ~ ３４ ３２ ２７ ~ ３０ ３０ １５

ＧＸＡＳＦ１０８￣２￣１７ ８０ ~ ８４ ８０ ６９ ~ ７３ ６９ ８ ~ １１ １１ １３

ＧＸＡＳＦ１０８￣２￣２２ ７５ ~ ７８ ７８ ６５ ~ ７１ ６９ ７ ~ １０ ９ ２０

ＧＸＡＳＦ１０８￣２￣３２ ８０ ~ ８４ ８０ ７０ ~ ７５ ７１ ７ ~ １０ ９ １３

表 ２　 ＧＸＡＳ０７￣６￣１ 及杂种 Ｆ１染色体核型参数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｏｆ ＧＸＡＳ０７￣６￣１ ａｎｄ Ｆ１ ｐｒｏｇｅｎｙ

无性系

Ｃｌｏｎｅ
核型公式

Ｔｈｅ ｋａｒｙｏｔｙｐｅ ｆｏｒｍｕｌａ
相对长度

Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｌｅｎｇｔｈ
臂比

Ａｒｍ ｒａｔｉｏ
平均臂比

Ａｖｅｒａｇｅ ａｒｍ ｒａｔｉｏ
最长染色体 / 最短染色体

Ｔｈｅ ｌｏｎｇｅｓｔ ｔｏ ｔｈｅ ｓｈｏｒｔｅｓｔ
类型

Ｔｙｐｅ

ＧＸＡＳ０７￣６￣１ ２ｎ ＝ ６２ ＝ ６０ ｍ ＋ ２ ｓｍ ０. ９７ ~ ２. ３７ １. ０３ ~ １. ９８ １. ２８ ２. ４５ １Ｂ

ＧＸＡＳＦ１０８￣２￣１７ ２ｎ ＝ ８０ ＝ ７５ ｍ ＋ ５ ｓｍ ０. ６２ ~ ２. ０５ １. ０２ ~ ２. ４５ １. ２９ ３. ３０ ２Ｂ

ＧＸＡＳＦ１０８￣２￣２２ ２ｎ ＝ ７８ ＝ ７５ ｍ ＋ ３ ｓｍ ０. ７２ ~ ２. ２６ １. ０１ ~ １. ８０ １. ２２ ３. １３ １Ｂ

ＧＸＡＳＦ１０８￣２￣３２ ２ｎ ＝ ８０ ＝ ７８ ｍ ＋ ２ ｓｍ ０. ７１ ~ １. ９２ １. ０１ ~ １. ８６ １. ２７ ２. ７４ １Ｂ

３　 讨论

甘蔗为遗传背景十分复杂的异源多倍体或非整

倍体植物ꎮ 在甘蔗远缘杂交过程中ꎬ由于配子染色

体的不平衡分配ꎬ染色体的遗传方式呈现多种形式ꎮ
笔者对 ＧＸＡＳ０７￣６￣１ 的花粉母细胞减数分裂的染色

体行为进行观察ꎬ发现终变期存在单价体、二价体及

三价体ꎬ以二价体为主[１２]ꎮ 同时本课题组前期对甘

蔗品系 ＧＴ０１￣５３ 与 ＧＸＡＳ０７￣６￣１ 杂交 Ｆ１后代进行染

色体数目观察和核型分析ꎬ研究结果表明ꎬ观察的 ５
个 Ｆ１后代染色体基本按“ｎ ＋ ｎ”方式传递ꎬ同时可能

部分染色体发生了加倍[８]ꎬ本研究中该同一组合的

３ 个 Ｆ１中发生染色体丢失ꎬ由此可见ꎬ甘蔗与斑割复

合体杂交ꎬ部分后代存在着染色体加倍ꎬ部分后代存

在着染色体丢失ꎮ
本研究中 ＧＸＡＳＦ１ ０８￣２￣１７、 ＧＸＡＳＦ１ ０８￣２￣２２、

ＧＸＡＳＦ１０８￣２￣３２ 经蔗茅属特异引物鉴定ꎬ都能扩增

到蔗茅属斑茅的特异条带ꎬ说明其为甘蔗与斑割复

合体的真实杂交后代ꎮ 由 ＧＩＳＨ 分析可知ꎬＧＸＡＳ０７￣

６￣１ 的染色体众数为 ６２ 条ꎬ其中 ３０ 条来自母本蔗

茅属斑茅和 ３２ 条来自父本甘蔗属割手密ꎬ双亲的染

色体分别为 ６０ 和 ６４ꎬ由此可知斑割复合体的染色

体遗传方式为“ｎ ＋ ｎ”ꎮ ３ 个 ＧＸＡＳＦ１材料的染色体

为 ７８ ~ ８０ꎬ双亲的配子体之和为 ８３ꎬ杂种 Ｆ１的染色

体为非整倍体ꎬ存在染色体不平衡现象ꎬ基本符合

“ｎ ＋ ｎ”方式ꎮ Ｆ１中ꎬ蔗茅属斑茅染色体数目不等ꎬ
介于 ９ ~ １１ 条之间ꎬ父本 ＧＸＡＳ０７￣６￣１ 中蔗茅属斑

茅的染色体数为 ３０ 条ꎬ若减数分裂正常ꎬ染色体按

正常的 ｎ ＋ ｎ 方式传递ꎬ则 Ｆ１中遗传到的染色体应

该为 １５ 条ꎬ由此可推断ꎬ传递过程中蔗茅属斑茅染

色体发生了丢失ꎮ 本研究观察的 ３ 个 Ｆ１ 未发现有

染色体交换或易位现象ꎬ染色体以整条的形式传递

给后代ꎬ难以打破性状的连锁ꎬ与 Ｎ. Ｐｉｐｅｒｉｄｉｓ 等[２]、
陈健文等[１３]、黄永吉等[１４]、林秀琴等[１０] 的研究结

果基本一致ꎮ
Ｇ. Ｌ. Ｓｔｅｂｂｉｎｓ[１５] 和洪德元[１６] 认为ꎬ染色体的核

型对称程度能够反映植物的进化程度ꎬ较原始的植

物具有更多对称的染色体ꎮ 刘文荣等[１７]、邓祖湖
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等[１８]、吴嘉云[１９]、黄永吉等[１４ꎬ２０]的研究结果均发现

蔗茅属斑茅杂种 Ｆ１和 ＢＣ１无性系的核型主要为 １Ｂ
或 ２Ｂꎮ 本研究中 ＧＸＡＳ０７￣６￣１ 为蔗茅属斑茅和甘

蔗属割手密两个野生种的属间杂种ꎬ进化程度低ꎬ具
有原始的 １Ｂ 型ꎮ ＧＸＡＳＦ１ ０８￣２￣１７ 核型为 ２ＢꎬＧＸ￣
ＡＳＦ１０８￣２￣２２ 和 ＧＸＡＳＦ１０８￣２￣３２ 核型都为 １Ｂꎬ也都

为较原始的类型ꎬ这与前人的研究结果基本一致ꎮ
由核型模式图可以看出ꎬ３ 个 Ｆ１中蔗茅属斑茅染色

体的相对长度排序比较靠前ꎬ与吴嘉云[１９] 的研究结

果基本一致ꎮ
ＧＸＡＳＦ１ ０８￣２￣１７、 ＧＸＡＳＦ１ ０８￣２￣２２、 ＧＸＡＳＦ１ ０８￣

２￣３２ 同时含有广西蔗茅属斑茅、甘蔗属热带种和广

西甘蔗属割手密等 ３ 个不同种(属)的血缘ꎮ 本研

究以甘蔗品系 ＧＴ０１￣５３ 和蔗茅属斑茅 ＧＸＡ８７￣３６ 为

探针ꎬ进行了双色 ＧＩＳＨꎬ子代中来自父本广西甘蔗

属割手密的染色体也杂交上了绿色荧光信号ꎬ无法

与甘蔗品系 ＧＴ０１￣５３ 的染色体区分开ꎬ原因有可能

是甘蔗属割手密与甘蔗品系 ＧＴ０１￣５３ 同属于甘蔗

属ꎬ两者的亲缘关系近ꎬ同源性高ꎬ在封阻不足的情

况下ꎬＧＩＳＨ 技术无法将两者区分开ꎮ 下一步我们可

以尝试以甘蔗属热带种和蔗茅属斑茅为探针ꎬ甘蔗

属割手密做封阻ꎬ进行多色荧光原位杂交ꎬ探明 Ｆ１

中蔗茅属斑茅、甘蔗属热带种和甘蔗属割手密染色

体的组成情况ꎮ
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