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摘  要 割手密是甘蔗近缘野生种之一，在甘蔗育种中具有重要地位和作用。本研究采用 Genomic-SSR 和 EST-SSR 两种类

型分子标记对来自广东各个地区的 67 个割手密种质进行分析。在 20 对 SSR 引物上共检测到 341 个多态性条带，每个引物

上的平均多态性为 17.05，其中 11 个 Genomic-SSR 的平均多态性为 20.82，9 个 EST-SSR 的平均多态性为 12.44。广东割手

密在 Genomic-SSR 上的多态性显著高于 EST-SSR 上的多态性。Mantel Test 分析表明：通过 Genomic-SSR、EST-SSR 以及

Genomic-SSR+EST-SSR 三种方法所计算的试验材料的遗传距离矩阵之间都呈极显著相关(p<0.01)，说明应用两种类型 SSR

获得的各个材料间的遗传关系具有较高的一致性。广东割手密在 20 对 SSR 引物上的遗传多样性指数介于 0.106 4~0.291 6 之

间，平均多样性指数为 0.194 3；各个材料间的遗传距离为 0.006 3~0.308 2 之间，平均为 0.193 5。UPGMA 聚类分析表明：

广东割手密之间的遗传关系和地理来源存在一定的相关，由南向北存在较为显著的地理分化。 
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Abstract Saccharum spontaneum L. is a wild relative of sugarcane, which has played a major role in the improvement of sugarcane 

varieties. In this study, 67 spontaneum accessions from the different territories of Guangdong province were genotyped with 20 pairs 

of simple sequence repeat (SSR) that were designated to Genomic-SSR and EST-SSR. Total 341 polymorphic bands were detected 

by the 20 pairs of SSR with an average of 17.05 polymorphic bands for each pair of SSR. The average polymorphic bands for 

Genomic-SSR and EST-SSR were 20.82 and 12.44, respectively, indicating that there were much more variations occurred at 

Genomic-SSR loci than that occurred at EST-SSR loci in Guandong spontaneum. Mantel Test showed that there was significant 

correlation (p<0.01) among the genetic distance matrixes of the tested materials calculated by Genomic-SSR, EST-SSR, and both of 

the two types of SSR. The results presented that there was high similarity in genetic relationship among the tested Guangdong 

spontaneum accessions applied to the two types of SSRs. Genetic diversity index of Guangdong spontaneum ranged from 0.106 4 to 

0.291 6 with an average of 0.194 3, while genetic distance among Guangdong spontaneum ranged from 0.006 3 to 0.308 2 with an 

average of 0.193 5. Cluster analysis using the UPGMA method showed that there was a certain correlation between genetic relationship 

and geographical origin in Guangdong spontaneum, and significant geographic differentiation occurred from south to north. 

Keywords Guangdong, Saccharum spontaneum L., SSR, Genetic diversity 

研究背景 

甘蔗是中国及世界上最为重要的糖料作物。蔗

糖占到中国食糖总量的 90%以上。甘蔗品种改良对

于保障中国食糖供应具有重要的地位和作用。割手密

(Saccharum spontaneum L.)，又称甘蔗细茎野生种，

是甘蔗近缘野生种之一，也是甘蔗栽培种(Saccharum 

spp.)的重要亲本之一，具有耐旱、耐贫瘠、抗逆性

强等特点，在甘蔗改良中具有重要的作用(Bremer, 
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1961)。19 世纪初，Jesweit、Barber 等通过热带种

与割手密的杂交利用，育成了 POJ、CO 等系列高

产、高糖种质，为此后的世界甘蔗育种奠定了良好

的基础(D'Hont et al., 1996; Grivet et al., 1996)。当

前，世界范围内种植的甘蔗栽培品种几乎都含有割

手密的遗传成分，甘蔗栽培种中约 10%的染色体来

自于割手密(Sreeinivasan et al., 1987)。由于割手密

在甘蔗改良中具有重要作用，世界各甘蔗主产国都

非常重视割手密种质资源收集、评价与利用研究

(Mary et al., 2006; Pan et al., 2004; Zhang et al., 

2010)。早在 2001 年，Tai 和 Miller (2001)就构建了

美国保育的来自世界各地的割手密的核心种质。印

度是割手密的起源地之一，Mary 等(2006)应用 ISSR

等分子标记分析了不同地理来源的割手密的遗传

多样性；Amalraj 等(2006)利用 10 个质量性状和 21 个

数量性状构建了印度割手密种质资源的核心种质。 

中国是割手密的原产地之一，主要分布在北纬

18°~33°、东经 97°~122°的地区(Chen and Phillips, 

2006)。从上世纪 50 年代以来，就已开展割手密与

热带种、栽培种之间的杂交利用研究。经过几十年

的杂交与回交，由广州甘蔗糖业研究所选育的具有

中国本土割手密血缘的崖城系列亲本已经成为主

要甘蔗亲本系统之一(邓海华等, 2004; 劳方业等, 

2008)，育出了一系列优良品种(张琼等, 2009)。为

了促进割手密种质资源的保护和利用，科研人员对

广西(Zhang et al., 2010)、四川(Chang et al., 2012)、

云南(杨清辉和何顺长, 1993)等地区的割手密种质

资源进行了相关研究和报道。 

广东是中国重要的甘蔗种植区域之一，具有丰

富的割手密资源(齐永文等, 2009)。近年来，随着广

东工农经济的快速发展，一些原有的割手密生存地

不断得到开发，许多地区的割手密正在迅速的减少

或消失，迫切需要加强资源的收集与保护。但是，

目前有关广东地区割手密种质资源的研究还较少，

在资源收集时和利用时存在一定的盲目性。因此，

本研究采用 SSR 标记对来自广东不同地区的割手

密的遗传多样性进行分析，研究广东割手密种质资

源的遗传多样性及其地理分布，为割手密种质种质

资源收集、保护与创新利用提供参考。 

1 结果与分析 

1.1 广东割手密在 SSR 位点上的遗传多样性 

67 份广东割手密在 20 对 SSR 引物上共检测到

417 个条带(表 1)，其中 341 个为多态性条带，多态

性比例为 81.8%。每个位点上的多态性性条带数为

4~34 个，平均为 17.05 个。其中，11 对 Genomic-SSR

引物共检测到 229 个多态性条带，平均多态性为

20.82；9 对 EST-SSR 引物共检测到 112 个多态性条

带，平均多态性为 12.44。与 Genomic-SSR 相比，

EST-SSR 的多态性较低，在所分析的 20 对引物中，

多态性条带数低于 10 的 5 对引物中 4 对引物为

EST-SSR，1 对引物是 Genomic-SSR，EST-SSR 的

平均多态性条带数只有 Genomic-SSR 的 59.8%。 

67 份广东割手密在 20 对引物上的遗传多样性

指数介于 0.106 4~0.291 7 之间，平均遗传多样性指

数为 0.193 4。其中在 11 对 Genomic-SSR 引物上的

平均遗传多样性指数为 0.190 8，在 9 对 EST-SSR

引物上的平均遗传多样性指数为 0.196 4，EST-SSR

引物上的平均遗传多样性指数略高于Genomic-SSR

的平均遗传多样性指数。11 个 Genomic-SSR 位点

的平均 PIC 值为 0.158 1，9 个 EST-SSR 位点上的平

均 PIC 值为 0.162 4，EST-SSR 的多态性信息含量也

略高于 Genomic-SSR。 

1.2 Genomic-SSR 和 EST-SSR 遗传矩阵比较 

我们分别统计了 Genomic-SSR 和 EST-SSR 两

种类型 SSR 引物计算的各个实验材料间的遗传距

离。其中 67 份广东割手密在 11 对 Genomic-SSR 引

物上的遗传距离介于 0.006 8~0.284 7 之间，平均遗

传距离为 0.196 1。在 9 对 EST-SSR 引物的遗传距

离介于 0.006 3~0.348 2 之间，平均遗传距离为 0.191 

0。Mantel Test 分析表明采用 Genomic-SSR 获得各

个实验材料的遗传矩阵和采用 EST-SSR 获得遗传

矩阵之间呈极显著相关(r=0.537 9, p<0.01)。此外，

采用 Mantel Test 统计了单独采用一种类型 SSR 和

同时采用两种类型 SSR 获得实验材料遗传距离矩

阵之间的相关性，结果表明通过 Genomic-SSR 和

EST-SSR 获得遗传矩阵与通过 Genomic-SSR+ 

EST-SSR获得的遗传距离矩阵之间的相关系系数分

别为 0.935 0 和 0.801 9，也都达到极显著相关水平

(p<0.01)。由此可见，通过两种不同类型 SSR 获得

的材料间的遗传关系具有较高的一致性。 

1.3 广东割手密种质资源聚类分析 

本实验中，67 广东割手密之间的遗传距离介于

0.006 3~0.348 2 之间，平均为 0.193 5。为了分析种

质间资源遗传距离是否与地理之间存在关系，我们

从广东甘蔗种质资源圃随机挑选了 1 份来自福建惠 
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表 1 广东割手密在 SSR 引物上的扩增条带数、多态性条带数、多态性比例和基因多样性指数和多态性信息含量 

Table 1 The number of total bands, polymorphic bands, percent of polymorphic bands, genetic diversity index and polymorphic 

information content (PIC) among the Guangdong Geshoumi (S. spontaneum) based on SSR 

SSR 引物 SSR 类型 扩增条带数 多态性条带数 多态性比例 遗传多样性指数 多态性信息含量 

SSR Primer SSR Type Total bands Polymorphic bands Percent of polymorphic 

bands 

Genetic diversity 

index 

PIC 

SMC21SA Genomic-SSR 18 11 0.61 0.148 2 0.119 1 

SMC597CS Genomic-SSR 29 26 0.90 0.291 7 0.236 8 

SMC668CS Genomic-SSR 23 18 0.78 0.191 0 0.156 1 

SMC720BS Genomic-SSR 24 21 0.88 0.205 5 0.169 6 

SMC851MS Genomic-SSR 40 30 0.75 0.156 8 0.133 2 

SMC1825LA Genomic-SSR 17 14 0.82 0.192 7 0.164 0 

mSSCIR58 Genomic-SSR 31 30 0.97 0.206 4 0.174 8 

SSCIR15 Genomic-SSR 30 25 0.83 0.140 3 0.120 1 

SSCIR16 Genomic-SSR 12 8 0.67 0.106 4 0.090 5 

SSCIR36 Genomic-SSR 36 34 0.94 0.213 2 0.177 6 

SSCIR43 Genomic-SSR 13 12 0.92 0.247 2 0.198 3 

SCA03 EST-SSR 21 16 0.76 0.134 4 0.109 1 

SCA04 EST-SSR 14 14 1.00 0.232 0 0.196 9 

SCA07 EST-SSR 24 19 0.79 0.190 9 0.157 5 

SCB01 EST-SSR 15 14 0.93 0.232 6 0.195 3 

SCB02 EST-SSR 4 4 1.00 0.193 0 0.163 4 

SCC02 EST-SSR 14 8 0.57 0.157 0 0.128 5 

SCC05 EST-SSR 30 21 0.70 0.227 9 0.183 5 

SCC07 EST-SSR 10 7 0.70 0.247 6 0.197 6 

SCC10 EST-SSR 12 9 0.75 0.152 6 0.128 4 

 

安的割手密作为对照，结果表明福建惠安的割手密

和广东地区 67 割手密的平均遗传距离为 0.222 5，

比广东省内地割手密之间的平均遗传距离高 15%，

由此可见，地理差异对割手密的遗传关系具有一定

的影响。 

UPGMA 聚类分析表明在遗传距离约为 0.012

时，可将 68 份材料划分为 9 大类。来自福建的 1

份材料单独聚为 1 类，来自广东的材料聚为 8 类(图

1)。其中类Ⅰ、类Ⅱ中都只有 1 份材料，分别为来

自广东揭阳的广东 2 号和来自福建的惠安割手密。

类Ⅲ中共有 5 份材料，分别来自广东的三水、五华、

博罗、海丰等地。类Ⅳ中共有两份材料，分别来自

于韶关和揭阳。类Ⅴ中也只有两份材料，来自于三

水和肇庆。类Ⅵ中共有 14 份材料，来源地比较广

泛、从南到北都有。类Ⅶ中也只有 1 份材料，为来

自湛江的广东 81 号。类Ⅷ是最大类群，共有 35 份

材料，来源地也是比较分散。类Ⅸ中共有 8 份材料，

分别来自于三水、高要、开平、阳江、肇庆等地。 

从聚类结果看，地理来源在割手密类群的划分

中起到了一定的决定性作用。本实验中唯一的 1 份

省外来源的福建割手密单独聚为 1 类。在广东省内

材料的 8 个类群中，类Ⅰ、Ⅳ、Ⅴ、Ⅶ中因为只有

1~2 份材料，材料数较少，和地理之间的遗传关系

难以判断。在材料较多的类Ⅲ、Ⅵ、Ⅷ、Ⅸ中，类

Ⅸ中 8 份材料处 1 份来自于广东南部的阳江地区，

其他 7 份都来自于中部地区。类Ⅲ、Ⅵ、Ⅷ中虽然

每一类群中都包含有来自不同地区的材料，但每个

大类下地理相同或相近的材料又形成不同的亚类。

例如在类Ⅵ中，共有 14 份材料，从聚类图可以看

出，这 14 份材料又可以分为三个亚类。Ⅵ-ⅰ亚类

中，除了广东 55 号来自于广东中部地区的德庆外，

其他 6 份材料广东 68 号、广东 3 号、广东 11 号、

广东 6 号、广东 4 号和广东 7 号都是来源于粤北的

英德、从化、花都等地区，该亚类可定义为粤北类

型。Ⅵ-ⅱ中包括广东 61 号、广东 14 号、广东 17

号、广东 13 和广东 16 号 5 份材料，这 5 份材料中

1 份来源于清远，其他四份都来源于广东中部地区

的三水、博罗地区，因此这个亚类可定义为粤中类

型。而Ⅵ-ⅲ亚类中的两份材料广东 78 号和广东 82

号分别来源于广东南部的遂溪、海康地区，因此该 
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图 1 基于 Nei's 遗传距离的割手密 UPGMA 聚类图 

Figure 1 UPGMA dendrogram for Guangdong S. spontaneum 

based on Nei's genetic distance 

亚类可定义为粤南类型。由此可见，类Ⅵ中的材料

可清楚的划分为粤北、粤中和粤南三个亚类。此外，

类Ⅲ、Ⅷ中在其他类群中也有相似的现象，如类群

Ⅷ中，广东 36、广东 40、广东 41 和广东 42 分别

来源于梅州、龙川和河源三地，这三个地方在地理

上也都属于粤北地区。这 4 份材料在类群三种可单

独划分为 1 个小的亚类。类Ⅲ中广东 28 号和广东

29 号都是来自于海丰，这两份材料间的遗传关系也

最近。由此可见，地理因素在广东割手密种质资源

遗传结构的形成上起到了一定的决定作用，广东割

手密由南到北存在明显的地理分化。 

2 讨论 

广东是中国割手密的重要分布地区之一，受工

农业经济的发展，割手密的生存范围和种质资源的

数量正在迅速的减少，因此迫切需要加强收集和保

护。本研究通过两种不同类型的 SSR 分子标记对来

自广东不同地区的割手密材料进行分析，从研究结

果看，广东地区的割手密存在着丰富的遗传变异，

平均每个 SSR 引物上的多态性 17.05，但是平均遗

传多样性指数只有 0.193 4，说明各个地区来源的割

手密之间遗传差异较小。杨生超等(2004; 2005)研究

表明在甘蔗的近缘物种中，割手密光和特性对光

强、温度的变化最为敏感。本实验也发现地理来源

是形成广东割手密遗传结构的重要因素，地理来源

相同或相近的材料更易聚为一类，而且部分类群中

的材料可清楚的分为南、中、北 3 中类型。广东从

南向北差异最为显著的就是温度、光照等生态因

素。由此可见，受光照、气温等因素的影响，割手

密在不同的地理环境条件下通过长期进化形成了

不同的生态型。这与 Chang 等(2012)在四川割手密

遗传多样性上的研究的结果也非常相似。因此，在

今后割手密种质资源收集和利用时要重点考虑材

料生存地的环境条件等因素。 

与农艺性状相比，分子标记具有稳定、简便等

特点，已经成为植物种质资源保护和开发利用的重

要技术手段(Qi et al., 2009; Andru et al., 2011)。目

前，在甘蔗中已经开发出了许多 Genomic-SSR 和

EST-SSR (Marconi et al., 2011; Pinto et al., 2004)，但

是关于这两种类型的 SSR 在割手密种质资源评价

的应用效果比较还没有报道。从本研究结果看，

Genomic-SSR 比 EST-SSR 具有更高的多态性条带，

但是 EST-SSR 具有更高的遗传多样性指数和多态

性信息含量。这可能是 EST-SSR 处于基因内部，保 



 

分子植物育种(网络版), 2012 年, 第 10 卷, 第 1338-1345 页 
Fenzi Zhiwu Yuzhong (Online), 2012, Vol.10, 1338-1345 
http://mpb.5th.sophiapublisher.com 

1342 

守性强，主要等位基因在各个地区分布更为均匀。

因此，表现出了较高的遗传多样性。但是，尽管两

种类型 SSR 有所差异，通过两种不同类型 SSR 获

得的材料间遗传距离矩阵之间存在极显著相关，说

明在进行种质资源遗传关系评价时两种类型 SSR

应用效果相似，可根据两种类型引物的特点针对不

同的实验目的选择相应的引物。 

3 材料与方法 

3.1 实验材料 

实验材料共 68 份，其中 67 份为采集于广东不

同地区的割手密，1 份为采集地为福建惠安的福建

割手密(表 1)。 

3.2 DNA 提取 

采用 CTAB 法，参照 Besse 等方法(Besse et al., 

1996)，利用幼嫩叶片提取 DNA。通过 0.8%的琼脂

糖凝胶电泳测定 DNA 质量，用紫外分光光度计测

量 DNA 浓度。 

3.3 SSR 分析 

本实验共采用 20 对 SSR 引物进行分析。根据

国际甘蔗生物技术学会(International Consortium of 

Sugarcane Biotechnology)公布的 SSR 的引物信息选

择了 10 对基因组 SSR (Cordeiro et al., 2000; Pan, 

2006)。根据 Pinto 等 (2004)研究选择了 20 对

EST-SSR，经过 PCR 与聚丙烯酰胺凝胶电泳分析，

筛选出 10 对条带清晰、分子量适中的引物(表 2)。 

PCR 扩增程序为反应体系为每 20 μL反应体积

中含有 DNA 模板 50 ng、10×Buffer 2.0 μL、MgCl2 

2.0 mmol/L、上游引物和下游引物各 0.25 mmol/L、

dNTP 0.2 mmol/L、Taq 酶 1.5 U。反应程序为：95℃

下预变性 5 min 后，然后进行 30 个循环，每个循环

包括：95℃ 1 min、55℃ 30 s、72℃ 1 min，最后

在 72℃下延伸 10 min。扩增产物进行银染显色

(Bassam et al., 1991)。 

3.4 统计分析 

统计每对引物扩增的带条数，有带记作 l，无

带记作 0。应用 PowerMarker V3.0 软件(Liu and 

Muse, 2005)统计每个引物上的多态性条带数、遗传

多样性指数(Weir, 1996)和平均多态性信息含量

(Botstein et al., 1980)，计算各个材料间的 Nei's 遗传

距离(Nei, 1973)，然后再根据各个材料间的遗传距

离进行 UPGMA 聚类分析。 
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表 2 实验材料名称及来源地 

Table 2 Name and origin of the materials used in this study 

名称* 原产地** 名称 原产地 名称 原产地 

Name * Origin ** Name Origin Name Origin 

广东 1 号 揭阳 广东 33 号 梅州 广东 60 号 清远 

GDN1 Jieyang GDN33 Meizhou GDN60 Qingyuan 

广东 2 号 揭阳 广东 35 号 梅县 广东 61 号 清远 

GDN2 Jieyang GDN35 Meixian GDN61 Qingyuan 

广东 3 号 从化 广东 36 号 梅州 广东 66 号 英德 

GDN3 Conghua GDN36 Meizhou GDN66 Yingde 

广东 4 号 从化 广东 37 号 梅州 广东 67 号 英德 

GDN4 Conghua GDN37 Meizhou GDN67 Yingde 

广东 5 号 花都 广东 39 号 五华 广东 68 号 英德 

GDN5 Huadu GDN39 Wuhua GDN68 Yingde 

广东 6 号 花都 广东 40 号 龙川 广东 69 号 不详 

GDN6 Huadu GDN40 Longchuan GDN69 Unknown 

广东 7 号 花都 广东 41 号 河源 广东 70 号 江门 

GDN7 Huadu GDN41 Heyuan GDN70 Jiangmen 

广东 8 号 三水 广东 42 号 河源 广东 71 号 开平 

GDN8 Sanshui GDN42 Heyuan GDN71 Kaiping 

广东 10 号 三水 广东 43 号 河源 广东 72 号 恩平 

GDN10 Sanshui GDN43 Heyuan GDN72 Enping 

广东 11 号 三水 广东 44 号 河源 广东 73 号 阳江 

GDN11 Sanshui GDN44 Heyuan GDN73 Yangjiang 

广东 12 号 三水 广东 45 号 博罗 广东 74 号 不详 

GDN12 Sanshui GDN45 Boluo GDN74 Unknown 

广东 13 号 三水 广东 46 号 高要 广东 75 号 吴川 

GDN13 Sanshui GDN46 Gaoyao GDN75 Wuchuan 

广东 14 号 三水 广东 47 号 高要 广东 76 号 湛江 

GDN14 Sanshui GDN47 Gaoyao GDN76 Zhanjiang 

广东 16 号 三水 广东 48 号 高要 广东 78 号 遂溪 

GDN16 Sanshui GDN48 Gaoyao GDN78 Suixi 

广东 17 号 博罗 广东 49 号 肇庆 广东 79 号 连江 

GDN17 Boluo GDN49 Zhaoqing GDN79 Lianjiang 

广东 21 号 博罗 广东 50 号 肇庆 广东 80 号 不详 

GDN21 Boluo GDN50 Zhaoqing GDN80 Unknown 

广东 22 号 惠州 广东 52 号 肇庆 广东 81 号 湛江 

GDN22 Huizhou GDN52 Zhaoqing GDN81 Zhanjiang 

广东 23 号 惠州 广东 53 号 高要 广东 82 号 海康 

GDN23 Huizhou GDN53 Gaoyao GDN82 Haikang 

广东 26 号 惠阳 广东 54 号 高要 广东 64 号 不详 

GDN26 Huiyang GDN54 Gaoyao GDN64 Unknown 

广东 28 号 海丰 广东 55 号 德庆 韶关割手密 韶关 

GDN28 Haifeng GDN55 Deqing SGS Shaoguan 

广东 29 号 海丰 广东 56 号 德庆 化州割手密 化州 

GDN29 Haifeng GDN56 Deqing HZS Huazhou 

广东 30 号 陆丰 广东 57 号 德庆 福建割手密 惠安 

GDN30 Lufeng GDN57 Deqing FJS Huian 

广东 32 号 惠来 广东 59 号 丰开 名称 原产地 

GDN32 Huilai GDN59 Fengkai Name Origin 

注: *: 为该材料在广东省甘蔗种质资源库的保育名称; **: 原产地除惠安属于福建省, 其他都属于广东省 

Note: *: Indicting these accessions named in Guangdong Sugarcane Germplasm Resource Bank; **: Indicating all accessions 

originated from Guangdong Province except FJS from Hui'an where belongs to Fujian province 
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