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摘 要：为有效评价和利用斑茅种质资源，挖掘其优良性状，以 162份斑茅种质资源(云南 74份，福建 15份，

贵州 19份，海南 18份，四川 14份，江西 10份，广东 4份，广西 4份，浙江 4份)为研究材料，对其表型性状及

遗传多样性进行研究。表型性状分析结果表明：①斑茅种质资源质量性状的 Shannon-Wiener多样性指数整体偏低，

其中，福建斑茅的(0.762 4)最高，广西斑茅的(0.294 2)最低；②数量性状的遗传变异较丰富，其中，云南地区的变

异系数(32.15%)最大，广西地区的(14.95%)最小；③海拔高度与锤度呈极显著负相关，纬度与株高呈极显著负相

关。遗传分化系数和基因流结果显示，斑茅种质资源群体的遗传变异主要来自于采集地内部，群体之间存在较大

的基因交流，遗传结构分化不明显。UPGMA聚类分析结果表明，各居群间的遗传距离与采集地之间有一定的相

关性。 
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Abstract: In order to utilize and effectively evaluate the Erianthus arundinaceum as well as to develop its elite traits, 
phenotypic traits and genetic diversity were evaluated based on 5 qualitative traits and 10 quantitative traits from 162 
tested samples of Erianthus arundinaceum collected from 9 provinces in China ( they were 74 in Yunnan, 15 in Fujian, 
19 in Guizhou, 18 in Hainan, 14 in Sichuan, 10 in Jiangxi, 4 in Guangdong, 4 in Guangxi, 4 in Zhejiang, respectively). 
The results showed that: ① Shannon-Wiener genetic diversity indices which represented qualitative traits were generally 
in low as a whole. The accessions from Fujian province exhibited the highest genetic diversity index which was 0.762 4, 
while those from Guangxi province showed the lowest which was 0.294 2; ② Genetic variances which represented 
quantitative traits were higher, the mean variation coefficients ranged from 14.95% to 32.15% at the lowest in Guangxi 
and the highest in Yunnan; ③ Brix exhibited negative correlation with elevation and stalk length showed negative 
correlation with latitude. In addition, results from the analysis of genetic divergence coefficients indicated that a high 
proportion of total genetic variation was retained within the groups of different sampling regions, and the higher gene 
flow showed that there were active genetic exchanges among different sampling regions, that is to say there were little 
significant genetic divergence among these populations. According to genetic distance and UPGMA, there was a certain 
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correlation between genetic distance and different sampling regions of Erianthus arundinaceum. 

Key words: Erianthus arundinaceum; phenotypic traits; genetic diversity 

 

甘蔗是中国主要的糖料作物。蔗糖产量占全国

食糖总产的 90%以上[1]。目前，全世界甘蔗品种主

要来源于热带种(Saccharum officinarum)、割手密(S. 
spontaneum)、印度种(S. barberi)的种间杂交后代。
因为祖先相同，血缘相近[2]，所以，育成品种在蔗

区的推广难度大，育种效率不高。甘蔗近缘属植物

斑茅(Erianthus arundinaceum)主要分布于中国云
南、四川、贵州、福建、海南、广西等地[3]，具有

分蘖能力强、适应性广和抗旱性、抗病性强及耐贫

瘠等优良性状[4]，且分布广泛，生态类型丰富。目

前，国内外各育种单位都高度重视对斑茅种质资源

的收集[5–8]，且开展了形态学标记[9]、细胞学标记
[10–12]、蛋白质标记[13–14]、分子标记[15–17]等遗传多样

性评价，在抗寒性[18]、抗旱性[19–21]、抗病虫害[22]

等方面做了大量研究。笔者以采自 9个省的 162份
斑茅资源为研究材料，对其表型性状进行遗传多样

性分析，探寻该类资源的遗传背景，旨在为甘蔗资

源采集、杂交利用和优异基因挖掘提供参考。 

1 材料和方法 

1.1 材 料 

以国家甘蔗种质资源圃内保育的 162份斑茅种
质资源为研究材料。按采集省份统计，162 份材料
中，云南 74份，福建 15份，贵州 19份，海南 18
份，四川 14份，江西 10份，广东 4份，广西 4份，
浙江 4份。 

1.2 测定指标及方法 

试验于 2008年 11月在国家种质资源圃进行。
所有资源均保育在直径0.8 m、深0.8 m的水泥框里。
框与框之间的距离为 1 m。于每份材料中选出 6个
正常生长的植株，调查其形态学性状和锤度。对所

选取材料的 5 个数量性状和 21 个质量性状进行调
查，其中数量性状包括叶长、叶宽、株高、茎径、

锤度；质量性状包括气根、茎形、空心、蒲心、节

间形状、曝光前(后)节间颜色、生长带形状、根点
排列、芽形、芽位、芽沟、脱落性、57号毛群、内
叶耳、外叶耳、叶姿、叶色、蜡粉带、木栓和生长

裂缝。从质量性状中遴选出有多样性表现的 10 个

表型性状(曝光前节间颜色、曝光后节间颜色、生长
带形状、根点排列、芽形、芽位、57号毛群、叶姿、
叶色、蜡粉带)进行表型遗传多样性分析。所有数据
均按照文献[23–24]进行规范和标准化整理。为便于
同质量性状一起进行聚类分析，数量性状质量化以

1个标准差为间距分为 6级。 
利用质量性状 Shannon-Wiener 多样性指数分

析群体遗传多样性大小，H′反映群体的遗传多样性
水平，H′= –∑PiLnPi，其中，Pi为某性状第 i个代码
值出现的频率[25]；总的遗传多样性、群内遗传多样

性、遗传分化系数和基因流值的计算公式均参考文

献[26]。 

1.3 数据分析 

利用 SPSS 1 7.0软件对数量性状的变异系数进
行分析，描述 5个数量性状的离散程度。使用 Excel，
NTSYSpc2.1 软件分析质量性状的表型频率，计算
不同采集地区的 Nei’s(1972)遗传距离，同时依据
Nei’s(1972)遗传距离，采用非加权配对算术平均法
绘制聚类关系图。 

2 结果与分析 

2.1 数量性状的变异系数 

由表 1可见，斑茅种质资源 5个数量性状的变
异系数中，叶宽的变异系数(36.48%)最大，其余顺
次为株高的 (20.33%)和叶长的 (19.71%)，锤度的

(11.65%)最小，因此，应将数量性状作为斑茅种质
资源评价的重要指标。 

对 5个数量性状的变异系数按采集地区进行比
较(表 1)，株高的变异系数以福建的(30.91%)最大，
广西的(11.53%)最小；茎径的以福建的(26.68%)最
大，浙江的(8.63%)最小；锤度的以云南的(20.92%)

最大，广西的(7.59%)最小；叶片长度以云南的
(61.96%)最大，江西的(4.54%)最小；叶片宽度以福

建的(67.99%)最大，浙江的(10.97%)最小。 
各采集地区 5 个数量性状的平均变异系数为

14.95%～32.15%(表 1)，其中，云南地区的(32.15%)
最大，其余顺次为福建地区的(30.09%)和广东地区

的(26.23%)，广西地区的(14.95%)最小。 
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表 1 不同采集地斑茅资源数量性状的变异系数 
Table 1  Variation coefficients of quantitative traits among Erianthus arundinaceum from different sampling regions 

变异系数/% 
采集地 

株高 茎径 锤度 叶长 叶宽 平均 

云南 24.24 17.00 20.92 61.96 36.65 32.15 

四川 17.65  9.79 10.93 14.84 25.66 15.77 

广东 26.26  9.42 14.11 25.64 55.75 26.23 

广西 11.53 19.59  7.59  6.71 29.33 14.95 

江西 15.76 22.04  8.40  4.54 27.29 15.60 

浙江 21.89  8.63 13.08 24.16 10.79 15.71 

海南 13.63 17.60 10.23 12.60 37.04 18.22 

福建 30.91 26.68  8.78 16.11 67.99 30.09 

贵州 21.13 14.15 10.87 10.88 37.87 18.98 

平均 20.33 16.34 11.65 19.71 36.48  
 

2.2 质量性状的遗传多样性 

由表 2结果可见，9个采集地区斑茅种质资源
质量性状的 Shannon-Wiener 多样性指数平均值为
0.294 2～0.762 4，与十倍体割手密群体的质量性状
多样性指数[27]相近，但比整体甘蔗品种群体的多

样性指数[28]低。9个采集地区中，福建地区的多样

性指数最高，为 0.762 4，其余顺次为贵州地区的
(0.701 9)、四川地区的(0.613 9)和云南地区的(0.601 5)，
广西地区(0.294 2)的多样性指数最低。10个质量性
状中，芽位的多样性指数最高，为 0.839 2，其次为
叶色的(0.635 4)，根点排列的(0.354 7)最低。 

表 2 不同采集地斑茅资源质量性状的 Shannon-Wiener 多样性指数 
Table 2 Shannon-Wiener index of qualitative traits among Erianthus arundinaceum from different sampling regions 

Shannon-Wiener多样性指数 
采集地 曝光前 

节间颜色 
曝光后

节间颜色

生长带 
形状 

根点排列 芽形 芽位 57号毛群 叶姿 叶色 腊粉带 平均 

云南 0.656 2 0.293 6 0.608 6 0.313 0 0.603 6 1.035 1 0.609 2 0.377 6 0.763 6 0.754 5 0.601 5

四川 0.519 6 0.410 1 0.682 9 0.519 6 0.257 3 0.651 8 0.690 2 0.656 0 0.876 0 0.876 0 0.613 9

广东 0.000 0 1.039 7 0.693 1 0.000 0 0.562 3 0.562 3 0.693 1 0.000 0 0.000 0 0.000 0 0.355 1

广西 0.000 0 0.000 0 0.562 3 0.000 0 0.000 0 0.562 3 0.000 0 0.562 3 0.693 1 0.562 3 0.294 2

江西 0.673 0 0.000 0 0.673 0 0.610 9 0.325 1 0.950 3 0.000 0 0.500 4 0.673 0 0.801 8 0.520 7

浙江 0.000 0 0.000 0 0.000 0 0.693 1 0.562 3 1.039 7 0.000 0 0.000 0 0.000 0 1.039 7 0.333 5

海南 0.687 0 0.425 8 0.450 6 0.348 8 0.556 6 0.936 9 0.633 7 0.687 0 0.683 7 0.450 6 0.586 1

福建 0.690 9 0.690 9 0.673 0 0.500 4 1.077 6 1.060 6 1.322 9 0.392 7 0.970 1 0.244 9 0.762 4

贵州 0.680 6 0.436 2 0.336 5 0.206 2 1.113 8 0.753 4 1.093 8 0.514 7 1.059 2 0.824 7 0.70 19

平均 0.434 1 0.366 3 0.520 0 0.354 7 0.562 1 0.839 2 0.560 3 0.410 1 0.635 4 0.617 2  
 

2.3 数量性状与纬度、海拔高度的相关性 

由表 3可见，海拔高度与锤度呈极显著负相关，
而与株高、茎径、叶长、叶宽间的相关性无统计学

意义，表明随着海拔高度的升高，锤度呈下降趋势。

纬度与株高呈极显著负相关，而与茎径、叶长、叶

宽、锤度间的相关性无统计学意义，表明随着纬度

的升高，株高呈下降趋势。综合来看，在低纬度、

低海拔地区容易采集到植株个体较大、锤度较高的

斑茅资源；在高纬度、高海拔地区容易采集到植株

个体较矮、锤度较低的斑茅资源。 

表 3 斑茅数量性状与纬度、海拔高度的相关系数 
Table 3 Correlation coefficients between quantitative traits and 

longitude or altitude 

相关系数 
地理指标

株高 茎径 锤度 叶长 叶宽 

海拔高度 –0.132 3  0.039 1   –0.437**  0.062 –0.128 2 

纬度  –0.296** –0.153 0 0.097 –0.102 –0.077 0

“*”示显著相关；“**”示极显著相关。  
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2.4 不同采集地斑茅资源的遗传多样性分析 

9个采集地区斑茅资源群体内数量性状的遗传多
样性指数为 0.629 6，总遗传多样性指数为 0.725 4；
群体内质量性状的遗传多样性指数为 0.177 1，总遗
传多样性指数为 0.232 8，表明斑茅种质资源数量性
状的遗传变异比质量性状的更丰富。质量性状遗传

分化系数为 23.95%，基因流值为 1.587 9；数量性
状的遗传分化系数为 13.20%，基因流值为 3.287 8，
表明不同采集地区群体之间存在较大的基因交流，

群体结构遗传分化不明显。 

2.5 不同采集地斑茅资源的聚类分析 

各采集地区之间的 Nei’s 遗传距离整体偏小，为

0.083 4～0.513 7，平均遗传距离为 0.227 2，说明不同
采集地区斑茅群体之间的遗传分化程度不高，其中，

江西地区和海南地区的遗传距离(0.083 4)最小，广西
地区与浙江地区的遗传距离 (0.513 7) 最大。此外，
四川地区与江西地区的遗传距离(0.097 5)较小，浙江
地区与海南地区的遗传距离(0.497 8)较大。 
由图 1可见，浙江地区与其他地区的遗传差异最

大，最早与大类群分开，其余顺次与大类群分开的是

广东地区、广西地区；江西地区与海南地区最早聚为

一类，表明两者具有相似的遗传基础，然后与四川地

区、福建地区、贵州地区、云南地区聚为一大类。可

见，斑茅野生资源的表型与采集地有一定的关系。 

 
0.52                0.41              0.29              0.17               0.06 

Nei′s遗传距离 

图 1 不同采集地斑茅资源的 UPGMA 聚类结果 
Fig. 1 UPGMA dendrogram based on Nei’s genetic distance for Erianthus arundinaceum from different sampling regions  

3 结论与讨论 

刘新龙等[28]研究了来自 13个国家共 20个地区
的 1 160份甘蔗资源的遗传多样性，为甘蔗遗传育种
亲本选择、杂交组合配制及核心种质构建提供了有

效信息。肖良等[29]研究了五节芒种质资源的表型遗

传多样性，为中国五节芒的良种选育及资源改良打

下了良好的基础。刘新龙等[27]研究了中国十倍体割

手密资源的表型遗传多样性，揭示了十倍体割手密

资源的多样性。本研究中的斑茅种质资源群体表型

性状在不同采集地区均存在丰富的遗传变异，9 个
采集地斑茅种质资源群体的株高、茎径等 5个表型
性状的变异系数为 11.65%～36.48%，平均变异系数
为 20.90%，表明斑茅种质资源的遗传差异较大，遗
传多样性水平较丰富；数量性状与采集地的海拔高

度、纬度具有相关性，其中锤度与海拔高度呈极显

著负相关，株高与纬度呈极显著负相关；UPGMA

聚类分析结果也表明，斑茅种质资源的表型性状与

不同采集地有较密切的关系，受地理环境的影响较

大。9 个采集地斑茅种质资源质量性状的遗传分化
系数为 23.95%，表明有 76.05%的遗传变异来自于
采集地内部；数量性状的遗传分化系数为 13.20%，
表明有 86.80%的遗传变异来自于采集地内部。整体
而言，质量性状和数量性状都具有较大的基因交流

(分别为 1.587 9和 3.287 8)，其中数量性状的基因流
是质量性状基因流的 2倍以上，表明在资源评价中
应更加重视对数量性状的评价；较大的基因流也表

明斑茅种质资源群体分化不明显。这可能与斑茅繁

殖方式和环境的自然选择[30]有关。 
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