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摘 要：为有效评价和利用十倍体割手密资源，挖掘其优异性状，选取中国 6个省 9个地区的 171份十倍体割手

密资源，针对 8个质量性状指标和 8个数量性状指标，对其多样性指数、变异系数、数量性状间的相关性、数量

性状与纬度和海拔的相关性进行研究。表型相关性分析结果表明：十倍体割手密资源质量性状的 Shannon–Wiener

多样性指数整体偏低，采自滇中地区的多样性指数(0.636 6)最高，而采自滇西北地区的多样性指数(0.335 8)最低；

数量性状的遗传变异较丰富，变异系数最大的为滇西南地区的资源(33.06%)，最小的为贵州的资源(22.12%)；产

量性状与海拔和纬度呈负相关，糖分性状与海拔呈负相关，与纬度呈正相关，纤维分仅与海拔呈正相关；产量性

状之间和糖分性状之间均呈正相关。遗传结构分析结果表明：表型性状的遗传变异主要来自于采集地区内部，采

集地区之间有明显的基因交流(基因流值 Nm>3)，遗传分化不明显。聚类分析结果表明：表型性状与采集地的地势

有一定关系，高地势的滇东北地区和滇西北地区聚为一个小类群，低地势的滇东南、滇西南、川东南、广东地区

聚为一个大类群。  
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Abstract: In order to utilize and estimate efficiently the decaploid accessions of Saccharum spontaneum L. and to 
develop the elite traits, genetic diversity index, correlation coefficient of variance, correlation among quantitative traits, 
and correlation between quantitative traits and altitude or latitude were evaluated based on eight qualitative traits and 
eight quantitative traits of 171 decaploid accessions of S. spontaneum collected from 9 regions of 6 provinces in China. 
The results showed that the Shannon–Wiener genetic diversity index of qualitative traits was generally low. The 
accessions from middle part of Yunnan exhibited the highest genetic diversity index(0.636 6), while those from the 
northwest showed the lowest(0.335 8). There were high genetic variances in quantitative traits, accessions from southwest 
of Yunnan showed the highest variance value (33.06%) and those from Guizhou showed the lowest(22.12%). Yield 
related traits exhibited negative correlations with elevation or latitude, sugar related traits showed negative correlations 
with elevation and positive correlations with latitude. Fiber was only positively related to elevation and there were 
positive correlations among yield related traits and among sugar related traits. Analysis of genetic structure indicated that 
the genetic variances of phenotypic traits derived mainly from inner sampling regions. The big gene flow(Nm>3) among 
populations from different sampling regions suggested no significant genetic divergence among these populations. 
According to genetic distance and UPGMA, phenotypic traits of decaploid accessions of S. spontaneum were related to 
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the terrain of the sampling region to some degree. The accessions from northeast and northwest of Yunnan with high 
terrain were clustered into a small group, and the accessions from regions with low terrain as southeast and southwest of 
Yunnan, southeast regions of Sichuan and Guangdong were clustered into a big group.  

Key words: Saccharum spontaneum L.; decaploid; phenotypic trait; genetic diversity  

 
割手密(Saccharum spontaneum L.)为现代甘蔗

品种重要的野生亲本，其血缘占现代甘蔗品种血缘

的 10%～20% [1–2]，是品种抗逆和适应性基因的主

要供体亲本，广泛分布于中国华中、华南、西南地

区，在印度和日本也有分布[3]。割手密为复杂的多

倍体植物，体细胞染色体数为 40～128[4]，染色体

基数 x=8，体细胞染色体数以 64、80、96、112 和
128等 5种类型为主[5–6]。在甘蔗杂交育种史上，割

手密作为重要的野生亲本，对世界甘蔗产业的发展

起着重要的推动作用，如利用爪哇割手密

Glagah(2n=112，十四倍体)和印度割手密(2n=64，
八倍体)育成的 POJ2878、Co281、Co290 和 Co213
等骨干亲本，不仅提高了甘蔗的单产和出糖率，而

且还提高了甘蔗品种的抗性水平[7]。20世纪中叶，
中国海南育种场利用崖城割手密(2n=64，八倍体)
创制崖城系列亲本材料，并利用这些亲本育成品种

32个，为中国甘蔗产业的发展做出了重要贡献[8]。

鉴于割手密资源的重要性，国内外学者对各自收集

的割手密资源的农艺性状进行了评价[9–12]，从 DNA
层次开展了割手密资源的遗传多样性研究[12–17]，构

建了割手密核心种质[11,18]和遗传连锁图谱[19–21]。

2002年，蔡青等[22]对国家甘蔗种质资源圃保育的地

理信息数据较全的 248份割手密资源进行了染色体
分析，共获得 11 种体细胞染色体类型，分别为
2n=60、64、70、72、76、78、80、92、96、104、
108，其中以染色体类型 2n=80(十倍体)的材料最多，
为 171 份，占总数的 71.25%，其次为 2n=64(八倍
体)的材料，占总数的 12.55%。从采集地区和生境
类型来看，中国十倍体割手密分布最为广泛，生态

类型最丰富，因此，其潜在的利用价值可能较大，

但目前还未开展针对这类资源的遗传背景评价。笔

者对文献[22]中的 171 份十倍体割手密资源开展表
型相关性和遗传多样性分析，探寻该类资源的遗传

背景，为资源采集、杂交利用、优异基因发掘等提

供参考。 

1 材料和方法 

1.1 材  料 

以文献[22]中 171 份体细胞染色体数 2n=80 的
割手密材料为评价对象，其中，从福建地区收集 5
份，广东地区 12 份，贵州地区 6 份，四川东南地
区 39份，云南地区 108份，海南地区 1份(因份数
太少不参与分析)。鉴于云南地区材料较多，为便于
分析，根据云南地理、地貌，将采自云南的资源分

为 5个类群，其中滇中地区 17份，滇西北地区 11
份，滇西南地区 34份，滇东南地区 38份，滇东北
地区 8份。 

1.2 测定指标及方法 

所有十倍体割手密资源被保育在直径 0.8 m、
深 0.8 m的水泥框里。框与框之间的距离为 1 m。
2008年 12月初，每份材料选择 5棵正常生长植株，
测量其叶片的长和宽(+3叶)及株高、茎径，同时取
20棵正常植株带回实验室测定糖分、纤维分、改正
锤度和单茎重，检测方法参照文献[23]；依据文献
[24]中方法确定气生根、茎形、节间形状、节间长
度等级、蜡粉带、木栓、生长裂缝、生长带形、根

点排列、芽形、芽沟、叶姿、叶色、57号毛群、内
叶耳、外叶耳等质量性状，从中遴选出有多样性表

现的 8个质量性状(节间形状、节间长度等级、蜡粉
带、生长带形、芽形、芽沟、叶姿、57 号毛群)进
行表型遗传多样性分析。为便于同质量性状一起进

行聚类分析，采用一个标准差为间隔，将数量性状

质量化，共分为 6组。 

1.3 数据分析 

用变异系数反应群体数量性状的均度，用

Shannon–Wiener 多样性指数分析群体质量性状的
遗传多样性，具体方法参见文献[25]。使用 Excel，
Ntsys–PC2.1 软件分析质量性状的表型频率，计算
不同采集地之间的 Nei’s(1972)遗传距离。总遗传多
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样性、各采集地遗传多样性、遗传分化系数和基因

流值的计算公式参见文献[26]，同时依据 Nei’s(1972)
遗传距离，采用非加权配对算术平均法绘制不同采

集地的聚类关系图。 

2 结果与分析 

2.1 质量性状的遗传多样性 

由表 1 可见，9 个采集地区多样性指数平均值
为 0.335 8～0.636 6，与甘蔗品种群体在质量性状上

的多样性表现[25]相比，其多样性整体偏低。不同采

集地中，滇中地区的多样性指数最高，为 0.636 6，
其次为滇东南地区(0.564 7)、川东南地区(0.564 4)；
滇西北地区的多样性指数(0.335 8)最低。从具体性
状来看，8个性状中，57号毛群的多样性指数最高，
为 0.860 3，其次为节间长度等级(0.550 1)，蜡粉带
的多样性指数最低，仅为 0.195 6。 

表 1 不同采集地十倍体割手密资源质量性状的 Shannon–Wiener 多样性指数 

Table 1 Shannon–Wiener index for qualitative traits of decaploids of S. spontaneum from different sampling regions 

Shannon–Wiener多样性指数 
采集地 

节间形状 节间长度等级 蜡粉带 生长带形状 芽形 芽沟 叶姿 57号毛群 平均 

川东南地区 0.470 6 0.697 6 0.000 0 0.617 2 0.756 4 0.000 0 0.677 0 1.296 4 0.564 4

福建地区 0.673 0 0.500 4 0.000 0 0.673 0 0.500 4 0.000 0 0.500 4 0.673 0 0.440 0

广东地区 0.636 5 0.000 0 0.286 8 0.000 0 0.721 5 0.450 6 0.679 2 0.887 7 0.457 8

贵州地区 0.636 5 1.098 6 0.000 0 0.450 6 0.450 6 0.000 0 0.000 0 1.098 6 0.466 9

滇东北地区 0.000 0 0.562 3 0.376 8 0.693 1 0.376 8 0.376 8 0.376 8 0.900 3 0.457 9

滇东南地区 0.779 1 0.389 4 0.206 2 0.477 7 0.276 2 0.899 7 0.576 3 0.912 8 0.564 7

滇西北地区 0.000 0 0.474 1 0.304 6 0.689 0 0.304 6 0.304 6 0.304 6 0.304 6 0.335 8

滇西南地区 0.298 4 0.354 6 0.362 2 0.605 8 0.264 5 0.443 8 0.417 6 0.753 0 0.437 5

滇中地区 0.691 4 0.873 9 0.223 7 0.466 0 1.006 2 0.223 7 0.691 4 0.916 1 0.636 6

平均值  0.465 1 0.550 1 0.195 6 0.519 2 0.517 5 0.299 9 0.469 3 0.860 3  
 

2.2 数量性状的变异系数 

由表 2可见，十倍体割手密在数量性状方面存
在较大的变异，变异系数为 11.54%～52.89%，其
中单茎重的变异系数最高(52.89%)，其次为叶宽
(46.33%)和甘蔗糖分(36.81%)，最小的为纤维分
(11.54%)，因此，应将数量性状作为此类资源评价 

的重要指标。不同采集地的平均变异系数为

22.12%～33.06%，变异系数最大的为滇西南地区

(33.06%)，其次为福建地区(32.40%)和滇西北地区

(31.58%)，最小的为贵州地区(22.12%)，表明低海

拔地区十倍体割手密资源数量性状变异更为丰富。 

表 2 不同采集地十倍体割手密资源数量性状的变异系数 

Table 2  Coefficient of variance of quantitative traits for decaploids of S. spontaneum from different sampling regions   % 

变异系数 
采集地 

株高 茎径 改正锤度 纤维分 甘蔗糖分 单茎重 叶长 叶宽 平均值 

川东南地区 32.98 21.19 12.13 12.44 25.01 58.48 17.28 44.91 26.77 
福建地区 18.36 19.52 20.89 6.50 72.42 58.68 28.49 19.92 32.40 
广东地区 18.96 28.86 10.31 15.49 32.96 33.50 18.00 59.61 27.34 
贵州地区 15.96 15.09 11.66 11.87 26.34 44.26 22.70 27.65 22.12 
滇东北地区 80.67 18.39 13.97 12.19 29.75 31.43 30.24 40.25 30.70 
滇东南地区 23.42 17.64 10.75 9.95 32.97 51.98 22.31 75.71 30.37 
滇西北地区 40.40 22.12 17.43 14.33 32.88 67.79 23.11 41.12 31.58 
滇西南地区 33.00 18.25 14.00 9.27 42.81 81.05 18.03 47.96 33.06 
滇中地区 30.35 26.08 9.99 11.86 36.13 48.79 21.60 59.88 30.32 
平均值 32.68 20.79 13.46 11.54 36.81 52.89 22.42 46.33  
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2.3 数量性状与纬度、海拔的相关性 

由表 3可见，株高、茎径、改正锤度、甘蔗糖
分、纤维分、单茎重均与海拔呈显著或极显著相关，

其中除纤维分与海拔呈正相关外，其他性状都与海

拔呈负相关，表明随海拔的升高，株高、茎径、单

茎重等产量性状和改正锤度、甘蔗糖分等糖分性状

都呈下降趋势，而纤维分成上升趋势。纬度与改正

锤度、甘蔗糖分呈显著或极显著正相关，与株高、

茎径、单茎重、叶宽、叶长呈极显著负相关，表明

随着纬度的升高，产量性状呈下降趋势，而糖分性

状呈上升趋势。综合来看，在低纬度、低海拔地区

容易采集到植株个体较大、糖分中等、低纤维分的

割手密；在高纬度、高海拔地区容易采集到植株个

体较小、糖分中等、高纤维分的割手密；在高纬度、

低海拔地区，容易采集到植株个体中等、高糖分、

低纤维分的割手密；在低纬度、高海拔地区，容易

采集到植株个体中等、低糖分、高纤维分的割手密。

以上研究结果可为割手密资源的采集和利用提供

参考。 

表 3 数量性状与纬度、海拔的相关系数 

Table 3 Correlation coefficients between quantitative traits and altitude or latitude for decaploids of S.spontaneum 

地理指标 株高 茎径 改正锤度 纤维分 甘蔗糖分 单茎重 叶长 叶宽 

海拔  –0.190 8* –0.347 6** –0.277 5** 0.180 2* –0.232 0** –0.180 9* –0.071 2 –0.051 1 

纬度  –0.295 5** –0.235 9** 0.295 9** 0.047 4 0.195 9* –0.569 0** –0.229 8** –0.263 1** 
“*”示显著相关；“**”示极显著相关。下同。 

2.4 数量性状间的相关性 

由表 4可知，株高与茎径、单茎重、叶长、叶
宽呈极显著正相关；茎径与纤维分呈极显著负相

关，与单茎重、叶长、叶宽呈极显著正相关；改正

锤度与甘蔗糖分呈极显著正相关；单茎重与叶长、

叶宽呈及显著正相关；叶长与叶宽也呈极显著正相

关，表明十倍体割手密资源无论是产量性状之间还

是糖分性状之间都呈极显著正相关，而产量和糖分

性状之间无相关性。 

表 4 十倍体割手密资源数量性状之间的相关性系数 

Table 4  Correlation coefficients among quantitative traits for decaploids of S.spontaneum accessions 

性状  株高 茎径 改正锤度 纤维分 甘蔗糖分 单茎重 叶长 

茎径  0.582 5**              

改正锤度  –0.008 9 –0.032 1           

纤维分 –0.095 3 –0.262 8**  0.143 0         

甘蔗糖分  0.007 8 –0.026 5 0.655 0** –0.087 4       

单茎重 0.410 2**  0.507 5**  –0.090 6 –0.128 6 0.037 9     

叶长  0.374 4**  0.484 9**  –0.024 0 –0.132 0 –0.071 8 0.199 7**  

叶宽 0.305 2**  0.358 0**  0.055 2 0.040 2 0.046 3 0.245 6** 0.335 3** 
 

2.5 不同采集地十倍体割手密资源的遗传结构 

从表 5可以看出，数量性状的采集地遗传多样
性和总遗传多样性都高出质量性状很多，说明十倍

体割手密资源数量性状的遗传变异较质量性状丰

富。质量性状的遗传分化系数为 12.65%，说明资源
总的遗传变异只有 12.65%的变异来自于不同采集
地之间，而 87.35%的变异来自于采集地内部。数量
性状遗传分化系数略高于质量性状，有 13.98%的遗
传变异来自于采集地之间。从反映群体基因交流程

度的基因流值来看，质量性状和数量性状的基因流

值(分别为 3.452 6和 3.076 5)都大于 1，表明不同采
集地群体之间存在较大的基因交流，群体间遗传分

化不明显。 

表 5 不同采集地十倍体割手密资源的遗传结构 

Table 5  Genetic structure of decaploids of S. spontaneum 
accessions from different sampling regions 

性状
采集地 
遗传多样 

总遗传 
多样性 

遗传分化 
系数/% 

基因流值 

质量 0.296 5 0.339 4 12.65 3.452 6 

数量 0.592 0 0.688 2 13.98 3.076 5 
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2.6 聚类分析 

各采集地之间的遗传距离整体偏小，遗传距离

为 0.055 6～0.252 9，平均为 0.149 7，其中，滇东
北地区和滇西北地区的遗传距离(0.055 6)最近，其
次为滇西南与滇东南地区的遗传距离(0.065 7)；贵州
和滇东北地区的遗传距离最大(0.252 9)，其次是福
建与滇东北地区，为 0.238 3。 
由图 1可见，福建地区与其他地区的遗传差异

最大，最早与大类群分开；地势较高的滇东北和滇

西北地区较早形成一个类群与大类群分开，然后依

次与大类群分开的是贵州地区、滇中地区、广东地

区；地势较低的滇东南地区与滇西南地区聚为一小

类，表明二者具有相似的遗传基础，同时它们与采

自川东南地区、广东地区的割手密资源也较为相

似，聚为一大类。可见，十倍体割手密资源的表型

与采集地的地势有一定的关系。 
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Nei’s(1972)遗传距离 

图 1  十倍体割手密资源不同采集地的 UPGMA 聚类图 

Fig.1  UPGMA dendrogram based on Nei’s (1972) genetic distance for decaploids of S. spontaneum from different sampling regions  

3 结论与讨论 

本研究结果表明，数量性状与采集地的海拔、

纬度具有相关性，其中产量性状与纬度和海拔呈负

相关；糖分性状与海拔呈负相关，与纬度呈正相关；

纤维分与海拔呈正相关。根据这些研究结果，可以

初步推测出不同纬度、不同海拔地理区域生长十倍

体割手密资源的数量性状表现特点。UPGMA 聚类
分析结果也表明，割手密资源的表型性状与采集地

地势有较为密切的关系，受地理环境的影响较大。

以上结果可为不同表型特点资源的采集和利用提供

借鉴。 
a. 割手密资源的倍性问题。割手密属于甘蔗属

内染色体类型十分复杂的野生种[4]。中国割手密资源

存在 11种染色体类型，既有整倍性，又有非整倍性，
整倍性里有八倍体、九倍体、十倍体、十二倍体、

十三倍体[22]。从割手密种质创新的历史来看[7,27]，对

整倍性割手密的利用已取得了较大的成功。整倍性

割手密资源是否比非整倍性资源对甘蔗遗传育种

更有利用价值，现阶段保育的整倍性割手密资源中

哪类资源对甘蔗遗传育种更有利用价值，或能更有

效地被杂交利用，将是未来甘蔗野生资源评价的一

个重要方向。从中国保育的现有割手密资源来看，

十倍体割手密占绝大多数，其采集地分布范围广

泛，因此，这类资源可能对提高改良品种的抗逆性

和适应性更有潜力。 
b. 割手密资源的表型评价。割手密是现代甘蔗品

种最重要的野生亲本，尽管爪哇割手密和印度割手密

的成功利用，为优异资源的筛选提供了指导[9–12,27]，

但至今尚缺乏对其细胞层面的研究，已有的评价对

割手密染色体类型和倍性关注较少。有研究[10,12,19]

表明，割手密资源的数量性状变异十分丰富，且数

量性状的变异大于质量性状，本研究中针对中国十

倍体割手密资源表型性状遗传变异的研究结果与

其基本一致。广东 64份割手密的相关性分析结果[11]

表明，株高与茎径、叶长、叶宽呈显著正相关，本

研究结果与其一致，但文献[11]中株高与甘蔗糖分
呈正相关，而本研究中株高与甘蔗糖分无相关性，

这可能是因为本研究针对的是特定类型的割手密

群体，所反映的是这种类型割手密资源数量性状的

相关性。 
c. 割手密资源数量性状与地理环境的关系。关

川东南地区 

滇东南地区 

滇西南地区 

广东地区 
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于割手密数量性状与海拔、纬度的相关性分析问

题，国内外学者很少涉及，仅见国内杨生超等[28]

关于海拔与割手密光合特性的相关性分析，这可能

是因为早期缺乏割手密资源的采集设备，对海拔、

纬度等地理信息数据的收集较为困难，因此，无法

开展相关研究。目前，国家甘蔗种质资源圃内保育

的割手密资源约有 700余份，但仅有约 1/3的资源
具有较详细的地理信息数据，可用于其表型性状与

地理信息数据分析的数据仍然很少。 
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