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１１ 份割手密遗传多样性的 ＳＳＲ 分析
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　 　 摘要:利用 １０ 对多态性丰富的 ＳＳＲ 引物ꎬ以国家甘蔗种质资源圃中保存的 １４ 份具有代表性的割手密为对照ꎬ对新收集的

云南省 １１ 份割手密(Ｓａｃｃｈａｒｕｍ ｓｐｏｎｔａｎｅｕｍ Ｌ. )资源进行多样性分析ꎮ 结果共扩增出 ２３３ 条 ＤＮＡ 谱带ꎬ与对照相比ꎬ新采集材

料的多态性条带为 ２０７ 条ꎬ其中 １４ 条为特有条带ꎬ多态性条带比率为 ０. ８９ꎮ 遗传相似性系数和 ＵＰＧＭＡ 聚类分析表明ꎬ新采

集的材料并没有单独聚为一类ꎬ而是比较分散ꎬ在相似性系数为 ０. ６４ 处作切割线ꎬ参试材料可分为 ３ 个类群:第Ⅰ类群主要由

龙门割手密、河边村割手密和福建仙游 １ 号组成ꎻ第Ⅱ类群中包含 １９ 份材料ꎬ其中新采集的样品有上岗割手密、他拉割手密、
安乐割手密、勐根割手密、芒美割手密、贺海割手密、回落割手密、里拉割手密和曼亨割手密ꎬ对照材料主要包含了云南、四川、
越南、老挝、泰国地区的割手密ꎬ其共同特点是均匀分布在内陆地区ꎻ第Ⅲ类群包括 ３ 个材料ꎬ分别是海南 １ 号、海南 ９２ － ２ 和

广东化州割手密ꎬ其中不包含新采集的材料ꎮ 而在相似性系数为 ０. ６５４ 处作切割线又能将上述第Ⅱ类群分为较细的 ３ 个亚

群ꎮ 由此可见ꎬ新采集的 １１ 份割手密资源具有丰富的遗传多样性ꎬ与已收集的资源相比ꎬ具有一定的差异性ꎮ 说明依靠云南

高山峡谷等立体气候特点ꎬ分布着遗传差异显著的割手密无性系ꎮ
　 　 关键词:割手密ꎻＳＳＲꎻ遗传多样性
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　 ３ 期 刘洪博等:１１ 份割手密遗传多样性的 ＳＳＲ 分析

ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｄｉｓｔｉｎｃｔｉｖｅ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｌｉｍａｔｉｃ ｃｉｒｃｕｍｓｔａｎｃｅｓ ｏｆ Ｙｕｎｎａｎ ｐｒｏｖｉｎｃｅ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｓａｃｃｈａｒｕｍ ｓｐｏｎｔａｎｅｕｍ Ｌ. ꎻＳＳＲ ｍａｒｋｅｒꎻｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

甘蔗细茎野生种(Ｓａｃｃｈａｒｕｍ ｓｐｏｎｔａｎｅｕｍ Ｌ. )俗

称割手密ꎬ是现代甘蔗品种中抗逆性、分蘖性的重要

基因来源ꎬ染色体数在 ４０ ~ １２８之间[１]ꎬ在我国江西、
台湾、云南、湖南、广西、海南、广东、福建、四川、西藏

等省(区)都有割手密的分布[２]ꎬ遗传多样性也比较

丰富[３￣５]ꎬ因此考察收集和保存不同基因型割手密资

源对完善我国甘蔗基因资源库和甘蔗品种改良具有

重要意义ꎮ 云南是我国植物资源非常丰富的地区ꎬ邱
杨等[６]、康平德等[７]、张林辉等[８]、苏火生等[９] 先后

多次在云南各县市开展农业生物资源调查工作ꎬ获得

一些特有资源ꎮ Ｈ. Ｃｈｅｎ 等[１０]通过分子聚类分析ꎬ推
论出我国割手密起源于云南ꎬ特别是在云南的高山峡

谷中ꎬ割手密的分布广泛ꎬ遗传多样性较为丰富ꎮ 杨

清辉等[１１] 对我国不同纬度、海拔的割手密进行了

ＲＡＰＤ 分析ꎬ认为分布于云南西部的割手密具有丰富

的多样性ꎬ同属于泸水县的 ３ 份割手密无性系分属于

３ 个不同类群ꎮ 云南边疆少数民族聚居地大多为高

山峡谷地带ꎬ这些地区自然环境破坏程度较小ꎬ分布

着大量的甘蔗野生种质资源ꎮ 因此ꎬ加大云南少数民

族地区甘蔗细茎野生种质资源的收集保护和利用研

究ꎬ对丰富我国割手密种质资源的多样性和培育突破

性新品种提供重要的抗逆基因源具有重要的意义ꎮ
利用 ＳＳＲ 研究甘蔗种质的遗传多样性是比较成熟的

方法ꎬ齐永文等[１２] 利用 ＳＳＲ 研究了中美重要甘蔗种

质遗传多样性ꎬ刘昔辉等[１３] 通过 ＰＣＲ 对割手密的

ＳＳＲ 反应体系进行了更成熟的优化ꎬ为割手密的 ＳＳＲ
遗传多样性研究奠定了基础ꎮ

本研究以未收集入国家甘蔗资源圃ꎬ采集于云

南少数民族地区ꎬ并经过形态学、锤度、生长势等筛

选出的 １１ 份割手密资源为研究对象ꎬ以 １４ 份来自

国家甘蔗种质资源圃ꎬ分布于不同地区、遗传多样性

丰富、具有代表性的割手密为对照ꎬ利用 １０ 对 ＳＳＲ
引物进行遗传差异及多态性研究ꎬ分析采集样品与

对照核心材料的多态性差异ꎬ一方面为割手密种质

资源的多样性、分类鉴定及其利用提供理论依据ꎬ另
一方面同时可丰富和完善割手密不同基因型的保

存ꎬ加强其地理类群分布等研究ꎮ

１　 材料与方法

１. １　 材料及来源

１１ 份样品为 ２００７ 年、２００８ 年新采集的割手密ꎬ主
要来自云南省新平县、勐腊县、澜沧县、西盟县等(表
１)ꎮ 对照来源于国家甘蔗种质资源圃保存的代表不

同地域、海拔和形态特征的材料ꎬ其中大部分为核心

种质材料ꎬ一共 １４ 份ꎮ 材料分别为 Ｃ１５￣７９２、福建仙

游 １ 号、海南 １ 号、云南 ８９￣２７９、四川 ７９Ⅰ̄̄６、云南 ７６￣
Ⅱ̄２６、老挝 １ 号、海南 ９２ － ２、四川 ８８ － ４８、云南 １ 号、
广东化州割手密、越南 ２ 号、云南 ８２ －１、泰国 １ 号ꎮ

表 １　 新收集割手密材料采集地及种质名称

Ｔａｂｌｅ １　 ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｎａｍｅ ａｎｄ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｐｌａｃｅ ｏｆ Ｓ. ｓｐｏｎｔａｎｅｕｍ Ｌ.

序号

Ｎｏ.
种质名称

Ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｎａｍｅ
种名

Ｓｐｅｃｉｅｓ ｎａｍｅ
采集编号

Ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｃｏｄｅ
采集地点

Ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｐｌａｃｅ

１ 安乐割手密 Ｓ. ｓｐｏｎｔａｎｅｕｍ Ｌ. ２００７５３４５８６ 云南勐腊县象明乡安乐村石梁子小组

２ 河边村割手密 Ｓ. ｓｐｏｎｔａｎｅｕｍ Ｌ. ２００７５３４６０２ 云南勐腊县象明乡河边村小曼赛新村小组

３ 回落割手密 Ｓ. ｓｐｏｎｔａｎｅｕｍ Ｌ. ２００７５３４６３０ 云南勐腊县勐伴镇回落村下回落村小组

４ 尚岗割手密 Ｓ. ｓｐｏｎｔａｎｅｕｍ Ｌ. ２００７５３４７０４ 云南勐腊县尚勇镇尚岗村尚岗小组

５ 龙门割手密 Ｓ. ｓｐｏｎｔａｎｅｕｍ Ｌ. ２００７５３４７３２ 云南勐腊县尚勇镇龙门村金龙小组

６ 勐根割手密 Ｓ. ｓｐｏｎｔａｎｅｕｍ Ｌ. ２００８５３２１３６ 云南澜沧县酒井乡勐根大寨

７ 里拉割手密 Ｓ. ｓｐｏｎｔａｎｅｕｍ Ｌ. ２００８５３２７４３ 云南西盟县勐梭镇里拉村十三组

８ 他拉割手密 Ｓ. ｓｐｏｎｔａｎｅｕｍ Ｌ. ２００８５３４６２４ 云南新平县平甸乡他拉村罗戈斗嘎社

９ 曼亨割手密 Ｓ. ｓｐｏｎｔａｎｅｕｍ Ｌ. ２００８５３２７５１ 云南西盟县岳宋乡曼亨村二组

１０ 芒美割手密 Ｓ. ｓｐｏｎｔａｎｅｕｍ Ｌ. ２００７０４１００４ 云南耿马县孟定镇芒美村

１１ 贺海割手密 Ｓ. ｓｐｏｎｔａｎｅｕｍ Ｌ. ２００７０４１７００２ 云南耿马县孟定镇贺海村

１. ２　 ＤＮＡ 的提取

取植株的顶尖幼嫩叶片部位ꎬ每份材料取 ２ 片ꎬ
每片 ４ ~ ５ ｃｍꎬ并置于液氮罐中速冻ꎬ然后放于

－ ７０ ℃保存备用ꎮ ＤＮＡ 的提取采用改良 ＣＴＡＢ 方
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法[１４]ꎬ将叶片剪成小块ꎬ并迅速放于预冷的研钵中ꎬ
倒入液氮进行迅速磨碎ꎬ取少许粉末样品放入

１. ５ ｍＬ离心管中ꎬ迅速加入 ５００ μＬ 经 ６５℃预热的

ＣＴＡＢ(２％ )ꎬ并放入 ６５℃的水浴锅中温浴ꎬ其他步

骤与常规 ＣＴＡＢ 法相同ꎮ
１. ３　 ＳＳＲ 扩增及电泳检测

从 １００ 多对 ＳＳＲ 引物中筛选出 １０ 对适合割手

密扩增的多态性引物ꎬ根据 Ｈ. Ｂ. Ｌｉｕ 等[１５]的方法建

立割手密 ＳＳＲ￣ＰＣＲ 反应体系ꎬ全部反应在 Ｅｐｐｅｎｄｏｒｆ
Ｍａｓｔｅｒ Ｃｙｃｌｅ Ｇｒａｄｉｅｎｔ 上进行ꎬ扩增产物加入等体积

的 ｌｏａｄｉｎｇ ｂｕｆｆｅｒ 后于 ９５℃变性 ５ ｍｉｎꎬ最后取预冷

的 ＰＣＲ 样品 ３. ５ μＬ 在 ５％的变性聚丙烯酰胺凝胶

上电泳分离ꎬ电泳时间依据不同引物的扩增片段大

小而酌情处理ꎬ并采用银染方法进行染色ꎮ
１. ４　 数据处理与分析

对 ＳＳＲ 扩增产物进行聚丙烯酰胺凝胶电泳ꎬ
将分离的条带按 ０、１ 系统记录谱带位置ꎬ记录扩

增条带的有无ꎬ在电泳图上ꎬ有清晰条带的记为 １ꎬ
同一位置无带的记为 ０ꎬ根据统计条带的结果建立

原始数据矩阵ꎮ ＳＳＲ 位点的多态性信息量(ＰＩＣꎬ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔ)的简化计算公式

为 ＰＩＣ ＝ １ － ΣＰ２
ｉ ꎬ式中 Ｐ ｉ表示第 ｉ 个等位位点出

现的频率[１６] ꎮ 应用 Ｐｏｐｇｅｎ Ｖｅｒ. １. ３２ [１７] 软件计算

不同引物的 Ｎｅｉ 多样性指数 Ｈｅ( ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙ￣
ｇｏｓｉｔｙ)和 Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 信息指数( Ｉ)ꎮ 采用 ＮＴＳＹＳ ２. １
软件系统[１８] 计算 Ｊａｃｃａｒｄ(１９０８)相似性系数ꎬ对供

试种质和对照材料采用非加权配对算数平均法

(ＵＰＧＭＡꎬｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ｐａｉｒ￣ｇｒｏｕｐ ｍｅｔｈｏｄ ｗｉｔｈ ａｒｉｔｈｍｅ￣
ｔｉｃ ｍｅａｎｓ)进行聚类ꎬ并绘制树状聚类图ꎬ利用 Ｅｘｃｅｌ
统计采集资源多样性条带与对照材料的差异性

分析ꎮ

２　 结果与分析

２. １　 ＳＳＲ 扩增产物的多态性与扩增结果

选用对割手密多态性较好的 １０ 对引物进行

ＳＳＲ 扩增ꎬ扩增的条带均呈现不同程度的多态性ꎬ在
所有参试材料中共扩增出 ２３３ 条 ＤＮＡ 谱带ꎬ与对照

相比ꎬ新采集割手密的多态性条带为 ２０７ 条ꎬ其中

１４ 条为特有条带ꎬ多态性条带比率为 ０. ８９ꎬＮｅｉ′ｓ 多

样性指数在 ０. １８１０ ~ ０. ３３２０ 之间ꎬ多态性信息量为

０. ８８６４ ~ ０. ９６００ꎬ Ｓｈａｎｎｏｎ′ ｓ 指 数 为 ０. ２９５０ ~
０ ４９７０ꎬ平均有效等位基因数为 １. ３８００(表 ２)ꎮ

表 ２　 供试样品 ＳＳＲ 标记的多态性分析

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｆｏｒ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｂａｎｄｓ ｏｆ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ Ｓ. ｓｐｏｎｔａｎｅｕｍ Ｌ. ｂｙ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒ

引物

Ｐｒｉｍｅｒ
总带数

Ｎｏ. ｏｆ ｔｏｔａｌ ｂａｎｄｓ
Ｎｅｉ′ｓ 多样性指数

Ｈｅ
Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 指数

Ｉ
有效等位基因数

Ｎｅ
多态性信息量

ＰＩＣ
无性系最大相似性系数

Ｔｈｅ ｂｉｇｇｅｓｔ ＧＳ ｏｆ ｃｌｏｎｅｓ

ｍＳＳＣＩＲ２１ １９. ０ ０. ３０１０ ０. ４６７０ １. ４１４０ ０. ９６００ ０. ７０００

ｍＳＳＣＩＲ２６ ３３. ０ ０. ２７５０ ０. ４２６０ １. ４４９０ ０. ９６００ ０. ９０００

ｍＳＳＣＩＲ３６ ２９. ０ ０. １８６０ ０. ２９５０ １. ３３１０ ０. ９６００ ０. ７０００

ｍＳＳＣＩＲ４３ ２５. ０ ０. １８１０ ０. ３０００ １. ２７００ ０. ９６００ ０. ６６６７

ＳＭＣ１６ １２. ０ ０. ２１９０ ０. ３５００ １. ３３６０ ０. ８８６４ ０. ７５００

ＳＭＣ２２ ２３. ０ ０. ２２００ ０. ３５６０ １. ３５２０ ０. ９５０４ ０. ８３３３

ＳＭＣ３３６ ２５. ０ ０. １９２０ ０. ３０９０ １. ３１４０ ０. ９６００ ０. ８７５０

ＳＭＣ７２０ ２１. ０ ０. ３３２０ ０. ４９７０ １. ５７００ ０. ９６００ ０. ７５００

ＳＭＣ８５１ ２０. ０ ０. ２５４０ ０. ４１００ １. ３６８０ ０. ９６００ ０. ７１４３

ＳＭＣ１０４７ ２６. ０ ０. ２６６０ ０. ４２６０ １. ３９８０ ０. ９６００ ０. ５６２５

平均 Ｍｅａｎ ２３. ３ ０. ２４１４ ０. ３８１１ １. ３８００ ０. ９５１７ ０. ７４５２

合计 Ｔｏｔａｌ ２３３. ０ － － － － －

２. ２　 与对照样品的比对分析

以对照和供试样本作为 ２ 个群体ꎬ进行多态性

比较分析ꎮ 结果表明:对照的多态性条带为 ２１９ 条ꎬ
样本的多态性条带占对照的 ９４. ５％ ꎬ对照样品的特

异条带为 ２５ 条ꎻ而采集样本中含有 １４ 条对照中没

有的特异条带ꎬ其中特异条带最多为 ＳＭＣ３３６ 号引

物(表 ３)ꎬ没有特异条带的引物为 ＳＭＣ１０４７ꎮ
２. ３　 聚类分析

利用 ＮＴＳＹＳ 软件对 ２ 组材料进行聚类分析ꎬ构
建 ＳＳＲ 分析系统聚类图(图 １)ꎮ 从图 １ 可以看出ꎬ
整个群体(包括对照)的相似性系数为 ０. ６２ ~ ０. ７７ꎮ
新采集的割手密并没有和对照分开而单独聚为一

４４５
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表 ３　 样本和对照样品的比对分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｍｐａｒｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓａｍｐｌｅ ａｎｄ ＣＫ

引物

Ｐｒｉｍｅｒ
条带大小

Ｂａｎｄ ｓｉｚｅ(ｂｐ)
多态性条带数目(样本 / 对照)

Ｎｏ. ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｂａｎｄｓ(ｓａｍｐｌｅ / ＣＫ)
多态性条带比率(样本)(％ )
Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｂａｎｄｓ(ｓａｍｐｌｅ)

特异条带(样本 / 对照)
Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｂａｎｄｓ(ｓａｍｐｌｅ / ＣＫ)

ｍＳＳＣＩＲ２１ １４１ － １７８ １８ / １９ ９５ ０ / １
ｍＳＳＣＩＲ２６ １１５ － １３７ ３１ / ３２ ９４ １ / ２
ｍＳＳＣＩＲ３６ １２７ － １６１ ２４ / ２５ ８３ ４ / ４
ｍＳＳＣＩＲ４３ １６０ － ２６０ ２１ / ２３ ８４ ２ / ４
ＳＭＣ１６ ９０ － １３０ １０ / １１ ８３ １ / ２
ＳＭＣ２２ １４０ － １７０ １９ / ２２ ８３ １ / ４
ＳＭＣ３３６ １４０ － １９０ １９ / ２１ ７６ ４ / ６
ＳＭＣ７２０ １００ － １３０ ２０ / ２１ ９５ ０ / １
ＳＭＣ８５１ １２０ － １４０ １９ / １９ ９５ １ / １
ＳＭＣ１０４７ １１０ － １７０ ２６ / ２６ １００ ０ / ０
合计 Ｔｏｔａｌ ２０７ / ２１９ １４ / ２５

图 １　 割手密无性系 ＵＰＧＭＡ 聚类图

Ｆｉｇ. １　 Ｃｌａｄｏｇｒａｍ ｏｂｔａｉｎｅｄ ｕｓｉｎｇ ＵＰＧＭＡ ｆｏｒ Ｓ. ｓｐｏｎｔａｎｅｕｍ Ｌ. ｃｌｏｎｅｓ

类ꎬ而是比较分散的分布于聚类图中ꎬ在相似性系数

为 ０. ６４ 处作切割线ꎬ可分为 ３ 个类群:第Ⅰ类群主

要由龙门割手密、河边村割手密和福建仙游 １ 号组

成ꎻ第Ⅱ类群中包含的材料较多ꎬ其中采集的样品有

尚岗割手密、他拉割手密、安乐割手密、勐根割手密、
芒美割手密、贺海割手密、回落割手密、里拉割手密

和曼亨割手密ꎬ对照材料主要包含了云南、四川、越
南、老挝、泰国地区的割手密ꎬ主要分布在内陆地区ꎻ
第Ⅲ类包括 ３ 个材料ꎬ分别是海南 １ 号、海南 ９２ － ２
和广东化州割手密ꎬ不包含采集的样品材料ꎮ 而在

相似性系数为 ０. ６５４ 处作切割线ꎬ可将上述第Ⅱ类

群又细分为 ３ 个亚群:首先是以曼亨割手密和越南

２ 号与其他无性系分开ꎬ其次是以云南本土特有的

割手密聚为一个类群ꎬ最后是与四川、云南、大湄公

河流域的泰国和老挝地区的割手密聚为一类ꎮ 从总

的聚类图看ꎬ对照样品较符合地理类群分布ꎬ而新采

集的割手密分布较为广泛ꎮ
２. ４　 新采集割手密的遗传多样性特点

根据新采集割手密的遗传多样性分析结果ꎬ并
从分子聚类图中可以看出ꎬ云南割手密的多样性较

为丰富ꎬ在新采集的资源中ꎬ除与海南、广东的割手

密亲缘关系较远外ꎬ与其他对照材料均具有较近的

５４５
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亲缘关系ꎬ例如具有代表性的越南 ２ 号与曼亨割手

密在相似性系数为 ０. ６７４ 处单独聚为一类ꎻ老挝 １
号、泰国 １ 号和他拉割手密在相似性系数为 ０. ７３３
处又聚为一类ꎻ四川 ７９￣Ⅰ￣６ 与贺海割手密、安乐割

手密与云南 ８９ － ２７９ 的遗传距离也较近ꎮ 此次新采

集的割手密不仅含有云南本土割手密血缘ꎬ还与大

湄公河次区域地区以及四川割手密有相近血缘ꎮ

３　 讨论

３. １　 ＳＳＲ 标记对割手密遗传多样性的可靠性分析

目前ꎬ我国甘蔗栽培种中割手密血缘比例较高ꎬ
ＳＳＲ 标记具有较好的多态性ꎬ且区分后代材料较为

容易ꎬ是杂交后代中真实性鉴定和遗传分析的常用

方法[１９￣２０]ꎮ 本研究选用经过筛选的 １０ 对 ＳＳＲ 引

物ꎬ在所有参试材料中进行扩增ꎬ共检测出 ２３３ 个位

点ꎬ新采集材料的多态性条带为 ２０７ 个ꎬ多态性比率

为 ０. ８９ꎬ且引物的扩增质量好ꎬ条带清晰ꎬ可靠性较

高ꎬ表明这 １０ 对引物具有较高的多态检出率ꎬ适合

于割手密遗传多样性分析ꎮ 本研究通过加入 １４ 份

不同地域分布的、具有代表性的材料作为对照ꎬ聚类

结果准确地将不同区域和气候类型的资源进行归

类ꎬ说明所选择的 １０ 对 ＳＳＲ 引物对割手密进行遗

传多样性研究是可靠的ꎬ在不同的相似性系数上做

切割线都能够较好地解释资源的地理类群分布和

归类ꎮ
３. ２　 新采集割手密 ＳＳＲ 特异条带与基因型分析

在资源的采集、分类、鉴定与评价中ꎬ如何区分

不同材料间的遗传差异ꎬ不仅要依靠形态特征、海拔

高度和地理分布等ꎬ还需要准确的分子鉴定ꎮ 本研

究中新采集的割手密共检测出 １４ 条特有条带ꎬ对照

检测出 ２５ 条特有条带ꎬ说明从国家甘蔗种质资源圃

中选出的 １４ 份对照材料具有丰富的遗传多样性ꎮ
在新采集样本的特有条带中ꎬ贺海割手密特有条带

占 ４ 个ꎬ扩增出的引物分别为 ｍＳＳＣＩＲ ２６、ｍＳＳＣＩＲ
３６、ｍＳＳＣＩＲ ４３ 和 ＳＭＣ３３６ 号ꎻ龙门割手密特有条带

占 ２ 个ꎬ扩增出的引物分别为 ｍＳＳＣＩＲ ３６ 和 ｍＳＳＣＩＲ
４３ 号ꎻ尚岗割手密与云南 １ 号的带形相同ꎬ可能为

同一材料ꎬ需要进一步验证ꎮ 从以上结果可以看出ꎬ
实际采集地区的割手密具有丰富的遗传多样性ꎬ与

四川、福建、泰国、老挝和越南地区割手密血缘相近ꎬ
且部分材料为新的基因型ꎬ对进一步丰富和完善国

家甘蔗种质资源圃割手密不同基因型的保存具有重

要意义ꎮ
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