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摘 要：以 92份割手密初级核心种质为研究对象，利用 SSR分子标记数据，依据 Jaccard、SM和 Nei & Li 3种

遗传相似性系数逐步进行 UPGMA聚类、多次抽样构建割手密核心种质库。结果显示：92份样本在 15个 SSR 位

点上呈现出丰富的多态性，共获得 331 个多态性条带，平均多态性条带比例达 100%；利用 3 种遗传相似性系数

和随机取样共获得 5个核心种质库；Shannon–Wiener多样性指数、总条带数和多态性条带数 3个指标在核心种质

库代表性检验中呈现出较高的检测效率，其他 6个指标检测效率相对较低；5个核心库中依据 SM遗传相似性系

数逐步构建的核心种质库质量最优，该库由 80份样本组成，Nei’s多样性指数和 Shannon−Wiener多样性指数分别

为 0.984 1和 4.259 8，在 P<0.05概率条件下与原库(分别为 0.985 6和 4.358 3)无显著差异，而且与原库的农艺性

状均值差异百分率为 0(<20.00%)，极差符合率为 99.16%(>80.00%)。研究认为，依据 SM相似性系数，通过 UPGMA

聚类构建的 80 份割手密核心种质较好地代表了基础原始种质的分子水平和表型遗传多样性，可为后续割手密种

质资源的精准鉴定、优异抗性基因发掘和种质资源杂交利用提供依据。 
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Abstract: A stepwise UPGMA cluster sampling approach with three different genetic similarity coefficients(Jaccard, SM, 
and Nei & Li) was applied to a SSR molecular data of 92-genotype primary core collection. Results showed that 92 
genotypes possessed abundant genetic diversity at 15 SSR loci, which produced 331 polymorphic bands in amplification, 
constituting a mean of 100% of total bands. The genetic similarity coefficients were constructed with three approaches 
and two random samplings, which produced five putative core collections. To evaluate the quality of putative core 
collections, three indices, Shannon-Wiener diversity index, polymorphic band number and percentage of polymorphic 
bands, using core collections had the highest identification efficiency, while others were less efficient. The putative core 
collection constructed using SM genetic similarity coefficient had higher quality than others. The putative core collection 
consisted of 80 Saccharum spontaneum genotypes shaving a 0.984 1 Nei’s diversity index and 4.259 8 Shannon-Wiener 
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diversity index, and did not differ significantly(P<0.05) in molecular diversity from the primary core. Further, MD was 
0%(<20.00%) and CR 99.16%(>80.00%).The putative core collection of 80 S. spontaneum genotypes based on SM 
genetic similarity coefficient did not differ significantly from the genetic diversity of the primary core regarding to the 
agronomic traits or molecular markers. The putative core will facilitate the evaluation and utilization of the germplasm in 
developing elite sugarcane hybrids, and mining elite genes. 

Keywords: Saccharum spontaneum; clustering; diversity index; molecular marker; core collection 

 

割手密(Saccharum spontaneum L.)即甘蔗细茎
野生种，具有分蘖力强、抗性强等特点，分布于

N18°15ʹ ~33°20ʹ、E97°~122°，涵盖中国广东、广西、
云南、福建、海南和台湾等 17个省份[1]。目前，现

代甘蔗品种血缘主要来自热带种、割手密、印度种

的种间杂交后代，尤其是印度割手密、爪哇割手密

和崖城割手密的成功应用推动了世界甘蔗产业的

发展[2–3]。中国是“甘蔗属复合群”中大部分资源的起
源地和多样性中心，分布有大量甘蔗野生种质资

源。自 1995 年建圃以来，国家甘蔗种质资源圃收
集、保存了 6个属 15个种共 3 000余份的甘蔗种质
资源，位居世界第二。丰富的种质资源同时给资源

保育工作者带来了巨大的工作量与挑战，如何从庞

大的种质资源中迅速发掘优异资源，将中国的资源

优势迅速转化为产业优势，对提高甘蔗良种选育效

率具有重要意义。 
自 FRANKEL[4]首次提出核心种质的概念以来，

国内外学者先后构建了水稻[5–6]、玉米[7]、小麦[8]、

大豆[9]核心种质库，在甘蔗属及其近缘属核心库构

建上也做了大量的前期研究。刘新龙等[10]以国家甘

蔗种质资源圃保育的 1 202份甘蔗杂交种为材料，
依托表型性状，采用 10%总体取样量、总体聚类分
组和对数比例聚类，构建了 161份初级核心种质。
在此基础上，进一步使用 SSR分子标记数据，依据
Jaccard、SM和 Dice 3种相似性系数，采用 UPGMA
逐步聚类法构建了 107份甘蔗杂交品种核心种质。
BALAKRISHNAN 等[11]以印度坎纳诺尔甘蔗育种

研究中心保育的 713 份热带种质为材料，基于 27
个质量性状和 10 个数量性状，构建了 185 份热带
种(Saccharum officinarum L.)核心种质库。在割手密
种质构建方面，TAI等[12]以美国农业部佛州运河点

甘蔗研究所保育的 342 份甘蔗细茎野生种质为材
料，基于数量性状和环境因子的 11 种取样方法，
构建了包含 75 份种质的甘蔗细茎野生种核心种质
库。齐永文等[13]以海南甘蔗育种场保育的 540份甘

蔗细茎野生种质为材料，利用分子标记数据和表型

性状，构建了包含 60 份种质的甘蔗细茎野生种核
心库。 
齐永文等[13]应用分子标记数据构建了甘蔗细

茎野生种核心种质库，但分子标记数据主要用于探

讨不同取样比例的确定和核心种质库质量的检测，

未用于样本间聚类、等位变异数量等分析，未充分

发挥分子标记数据的优势。近年来，国家甘蔗种质

资源圃收集并保存了约 600份割手密种质资源，极
大地丰富了国家甘蔗种质资源。前期，苏火生等[14]

以国家甘蔗种质资源圃保育的 596份割手密种质为
试验材料，依据 27 个表型性状，采用 15%总体取
样量，以茎径分组，按多样性比例构建了 92 份初
级核心种质库。在此基础上，课题组进一步使用SSR
分子标记数据，通过比较 2种取样策略和 3种遗传
距离(Nei & Li、Jaccard、SM)相似系数，进一步缩
减 92 份割手密初级核心库，结合农艺性状数据评
价不同核心种质库的质量，以筛选出最优核心种质

库，旨在为后续割手密种质资源的精准鉴定、优异

抗性基因的发掘和种质资源的杂交利用提供依据。 

1 材料与方法 

1.1 材料 

以前期苏火生等[14]构建的 92 份割手密初级核
心种质为研究对象。92份割手密无性系均保育在云
南省农业科学院甘蔗研究所国家甘蔗种质资源圃。 

1.2 方法 

1.2.1 叶片基因组总 DNA 提取与 PCR 扩增 

采用 CTAB法[15]进行甘蔗幼叶基因组 DNA的
提取和纯化。依据前人[16–18]的研究方法，筛选出 15
对多态性较高的 SSR引物，用于核心种质的遗传多
样性研究。参照刘新龙等[10]的方法设计 SSR反应体
系和 PCR 扩增条件。参照刘新龙等[19]的银染方法

快速银染。 
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1.2.2 分子标记数据统计 

在相同迁移位置上，利用人工读带的方式，统

计扩增条带，无扩增条带记为“0”，有扩增条带记为
“1”。利用NTSYSpc2.1，计算参试材料3种不同相似
系数(Jaccard、SM和Nei & Li)。采用位点的基因型
频率计算Nei’s遗传多样性(He)[20]和Shannon–Weier
多样性指数(I)[21]。 
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式中，pi为SSR标记第i个基因位点的基因型频率。 

1.2.3 取样策略 

根据相似性系数，应用 NTSYSpc2.1软件对所
有参试材料进行UPGMA系统聚类，参照HU等[22]、

WANG 等[23]提出的多次聚类最小距离取样方法构

建核心种质。根据每次聚类结果，找出最相似的 2
个样本，剔除 1份，剩余材料组成 1个核心库，计
算每次形成的核心库(新库)的 Nei’s 遗传多样性、
Shannon–Weiner多样性指数，应用 t检验评价新库
与原库之间的遗传多样性是否存在显著差异。当存

在显著差异时，终止多次聚类取样，上一个新库为

该相似性系数条件下取得的最佳核心种质库。为了

确保所构建的核心种质具有最大的适用性，2 个样
本的选择依据以下 4 种原则：1)若样本来源地点特
殊且保存数量很少，可以直接保留；2)若 2 个样本
都具有抗性且抗性不同，保留抗性更优异的样本；

3)若 2 个样本都具有抗性且抗性相同，保留具备较
多等位基因数的样本；4)若 2个样本遗传背景不清，
保留具备较多等位基因数的样本。 
为了比较 3种核心种质库的质量，以相同样本

数量的 2个随机核心库为对照，应用 4个分子标记
指标(Nei’s 遗传多样性、Shannon–Weiner 多样性指
数、总条带数和多态性条带数)和 4个数量性状指标
(极差符合率、变异系数符合率、均值差异百分率和
方差差异百分率)综合评价核心库构建质量的好坏。
其中，4个数量性状指标计算公式同文献[22]。在均
值差异百分率小于 20%，同时极差符合率大于 80%
的情况下，可以认为该核心库较好地代表了原始种

质群体的遗传多样性水平[22]。 

2 结果与分析 

2.1 初级核心种质的遗传多样性 

依据前人研究报道和云南省甘蔗遗传改良重

点实验室研究结果[16–18]，筛选出 15 对多态性较高
的 SSR引物，用于核心种质的遗传多样性研究。标
记数据分析(表 1)显示，15对 SSR引物共获得 331
个扩增条带，平均每对 SSR 引物获得 22.1 个扩增
条带，多态性条带比例为 100%。其中，SMC278CS
引物获得 36个多态性扩增条带，SMC1047HA获得
32 个多态性扩增条带。15 对 SSR 引物平均 Nei’s
遗传多样性指数为 0.985 6，平均 Shannon–Weiner
多样性指数为 4.358 3。说明割手密初级核心种质库
在 15个 SSR位点上遗传多样性十分丰富。 

表 1 15 对 SSR 引物在 92 份割手密初级核心种质间的多态性分析结果 
Table 1 Polymorphic analysis result of 15 SSR loci among a primary core collection of 92 S. spontaneum genotypes 

引物名称  总条带数 
多态性 
条带数 

多态性条带 
比例/% 

Nei’s遗传 
多样性指数 

Shannon–Weiner 
多样性指数 

SMC336BS 28 28 100 0.988 7 4.491 7 

mSSCIR19 21 21 100 0.988 7 4.491 7 

SMC31CUQ 21 21 100 0.987 0 4.416 3 

SMC278CS 36 36 100 0.988 2 4.470 9 

SMC851MS 24 24 100 0.988 7 4.491 7 

SSCIR26 22 22 100 0.987 7 4.431 4 

mSSCIR36 27 27 100 0.988 4 4.476 6 

MSSCIR21 25 25 100 0.989 0 4.457 6 

SMC22DUQ 19 19 100 0.986 4 4.373 8 

SMC1825LA 14 14 100 0.983 2 4.206 2 

SMC1237FL 18 18 100 0.981 7 4.168 4 

MSSCIR16 10 10 100 0.964 2 3.678 5 
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表 1(续) 

引物名称  总条带数 
多态性 
条带数 

多态性条带 
比例/% 

Nei’s遗传 
多样性指数 

Shannon–Weiner 
多样性指数 

SMC1047HA 32 32 100 0.988 4 4.461 6 

MSSCIR18 15 15 100 0.986 1 4.344 7 

SMC720BS 19 19 100 0.987 6 4.414 3 

平均值 22.1 22.1 100 0.985 6 4.358 3 

合计 331 331    
 

2.2 核心种质的取样策略 

依据 Jaccard、Nei & Li和 SM 3种遗传相似性
系数，采用 UPGMA系统聚类法构建割手密核心种
质库，随着剔除材料的逐渐增多，多次聚类取样建

立的核心种质遗传多样性呈下降趋势。当样本剔除

到第 13个材料时，剩余的 79份材料所组成的核心
种质Nei’s遗传多样性指数与原库 t检验没有显著差
异，但 Shannon–Wiener多样性指数与原库呈显著差
异；当剔除 12份材料时，剩余 80份材料形成的核
心种质库与原库之间的 Nei’s 遗传多样性和
Shannon–Wiener 多样性指数均不存在显著差异，
Jaccard、Nei & Li和 SM 3种遗传相似性系数逐步
聚类的结果基本一致。据此，可以认为剩余的 80

份材料构成的核心种质库为该相似性系数下最优

核心库，分别编号为 J–80、NL–80和 SM–80。 

2.3 核心种质的代表性检测 

为比较依托 3种遗传相似性系数构建的割手密
核心种质库的质量，随机取样，构建编号为 RS–80–1
和 RS–80–2的 2个随机核心种质库。根据 5个核心
种质库与原库的 t检验结果(表 2)，5个核心库均与
原库的 Nei’s 遗传多样性没有显著差异；随机核心
种质库 RS–80–1和 RS–80–2的 Shannon–Wiener多
样性指数与原库在 P<0.05 的概率水平下呈显著差
异，核心种质库 SM–80、J–80、NL–80与原库均无
显著差异，说明随机核心种质库 RS–80–1 和
RS–80–2不能完全代表原库的遗传多样性水平。 

表 2 核心种质库与原库多样性指数差值的 t 检验结果 
Table 2 Results of t-test for diversity indices between core collections and total resources 

核心种质库 
Nei’s遗传多样性 
指数(He) 

He与原库 
的差值 

P 核心种质库
Shannon–Wiener 
多样性指数(I) I与原库差值 P 

J–80 0.984 3 –0.001 3 0.447 8 J–80 4.262 2 –0.100 4 0.055 6
NL–80 0.984 2 –0.001 4 0.422 5 NL–80 4.257 0 –0.105 7 0.053 0
SM–80 0.984 1 –0.001 5 0.424 8 SM–80 4.259 8 –0.102 9 0.058 2
RS–80–1 0.983 8 –0.001 8 0.322 8 RS–80–1 4.236 2 –0.126 5  0.025 5*
RS–80–2 0.984 1 –0.001 5 0.385 7 RS–80–2 4.248 8 –0.113 9  0.039 0*
SM–66 0.982 5 –0.003 1  0.004 8* SM–66 4.105 8 –0.252 5  0.000 0*

“SM–66”示 SM核心库与原库差异显著时样本的数量为 66。“*”示在 0.05水平差异显著。 
 

从 5个核心种质库保留的总条带数、多态性条
带数(表 3)来看，核心库 SM–80保留了原库的全部
条带数和多态性条带数，核心库 J–80 和 NL–80丢
失总条带和多态性条带各 1个。根据不同核心库 27
个数量性状差异情况来看，5个核心种质库的均值 

差异百分率都为 0，极差符合率为 97.04%～
100.00%，变异系数符合率为 97.97%～103.45%，
说明 5个核心种质库与原库数量性状均没有太大的
差异，即新构建的 5个核心种质库较好地代表了原
库的表型遗传多样性水平。 

表 3 不同核心种质库在总条带、多态性条带和农艺性状相关检测指标上的评价结果 
Table 3 Evaluation results of total band number, polymorphic band number and screening indices related agronomic traits among 

different core collections 

核心种质库 总条带数 多态性条带数 变异系数符合率/% 极差符合率/% 方差差异百分率/% 均值差异百分率/% 

J–80 330 330  98.96  99.16 0 0 
NL–80 330 330  97.97  97.04 0 0 
SM–80 331 331  99.36  99.16 0 0 
RS–80–1 331 331 100.74 100.00 0 0 
RS–80–2 331 331 103.45 100.00 0 0 
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Shannon–Wiener多样性指数、总条带数和多态

性条带数 3个指标能够有效地评价 5个核心种质库
的质量好坏。笔者最终从分子遗传多样性、保留的

总条带数、保留的多态性条带数和表型性状差异情

况，确定核心种质库 SM–80 作为最佳核心库。该
库由 80 份材料组成(表 4)，占初级核心种质库的
86.96%，占原始种质(596)的 13.42%。SM–80 核心

种质 Nei’s多样性指数和 Shannon–Wiener多样性指
数分别为 0.984 1和 4.259 8，在 P<0.05概率条件下
与原库(分别为 0.985 6和 4.358 3)无显著差异，而且
与原库的农艺性状均值差异百分率为 0(<20.00%)，
极差符合率为 99.16%(>80.00%)。以上数据综合表
明，核心库 SM–80 较好地代表了原始种质群体的
农艺性状水平。 

表 4 入选核心种质库的 80 种材料 
Table 4 80 Saccharum spontaneum in core collection 

序号  材料  序号  材料 序号 材料 

 1 福建 79–Ⅱ–9  28 海南陵水 4号 55 云南 82–127 
 2 福建 89–Ⅰ–18  29 海南羊栏 9号 56 云南 82–14 
 3 福建 92–Ⅰ–11  30 四川 79–Ⅰ–15 57 云南 82–16 
 4 广东 16号  31 四川 79–Ⅱ–1 58 云南 82–17 
 5 广东 30号  32 四川 79–Ⅱ–17 59 云南 82–29 
 6 广东 80号  33 四川 88–1 60 云南 82–33 
 7 广东 81号  34 四川 88–21 61 云南 82–48 
 8 广西 83–11  35 四川 88–40 62 云南 82–65 
 9 广西 83–21  36 四川 92–38 63 云南 83–157 
10 广西 83–25  37 四川 92–43 64 云南 83–167 
11 广西 87–21  38 四川内江 5号 65 云南 83–169 
12 广西 87–25  39 四川资中 2号 66 云南 83–174 
13 广西 87–31  40 泰国 2号 67 云南 83–178 
14 广西 87–37  41 泰国 S.SP2003–2 68 云南 83–185 
15 广西 87–43  42 印度 1号 69 云南 83–201 
16 广西 87–46  43 印度 2号 70 云南 83–202 
17 广西 87–53  44 越南 1号 71 云南 83–206 
18 贵州 78–Ⅱ–13  45 越南 2号 72 云南 83–231 
19 贵州 78–Ⅱ–14  46 越南 3号 73 云南 83–238 
20 贵州 78–Ⅱ–26  47 老挝 1号 74 云南 84–256 
21 海南 2号  48 老挝 2号 75 云南 84–258 
22 海南 92–32  49 云南 75–Ⅰ–2 76 云南 87–26 
23 海南 92–37  50 云南 75–Ⅱ–10 77 云南 87–39 
24 海南 92–39  51 云南 75–Ⅱ–7 78 云南蛮耗 1号 
25 海南 92–41  52 云南 82–1 79 云南者甸白花草 
26 海南 92–53  53 云南 82–110 80 云南竹园割手密 
27 海南 92–58  54 云南 82–112   

 

3 结论与讨论 

齐永文等[13]研究了 SSR 引物数量和种质鉴别

能力间的关系，结果表明，当使用 5对引物时，鉴

别出的种质数量可达到所有种质的 90%；当使用 9

对引物时，可鉴别出所有种质，说明 9对引物已经

能够鉴别所有种质。本研究中，15 对 SSR 引物产

生 331个多态性条带，平均每对引物产生 22.1个条 

带；而齐永文等[13]应用 20对 SSR引物产生 454个

多态性条带，平均每对引物产生 22.7个条带。2个

研究中，平均每对引物产生的条带数相差不大，间

接证明 15对 SSR引物多态性丰富。总的多态性条

带数(331)仅为齐永文等[13]的 72.9%，说明在核心库

构建过程中，SSR引物数量越多，更能够准确反映

群体的遗传多样性，建议在以后的核心库构建过程

中要保证足够的 SSR引物数量。 
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董玉琛等[24]认为核心库构建可以分 2步：首先
依托表型数据(数量性状和质量性状)构建初级核心
种质库；在此基础上，利用分子标记数据进行 DNA
水平的遗传冗余压缩，从而筛选到既在分子层面又

在表型层面具有代表性的核心种质库，此方法在甘

蔗[10]、大豆[25]、柿子[26]等植物上得到了应用。本研

究以国家甘蔗种质资源圃保育的 596份割手密为原
始种质群体，基于表型和 SSR分子标记数据，构建
了割手密初级核心种质 92份(占总资源的 15.4%)和
核心种质 80份(占总资源的 13.4%)，并应用 4个分
子标记指标和 4个数量性状指标进行验证。结果表
明，依托 SM遗传相似系数构建的核心库质量最优，
在 P<0.05 概率条件下，SM–80 的多样性指数与原
库的无显著差异，与原库的农艺性状均值差异百分

率为 0(<20.00%)，极差符合率为 99.16%(>80.00%)，
说明 SM–80 对原库表型性状和分子遗传多样性都
具有较好的代表性。该库由 80 份割手密无性系组
成，占原初级核心种质库的 86.9%，占原始种质群
体(n=596)的 13.4%。2 个随机核心种质库，虽然在
表型水平对原库具有较好的代表性，但在分子水平

上，Shannon–Wiener多样性指数与原库存在显著差
异，而依据 SM遗传相似性系数构建的核心种质库
在表型和分子水平的遗传多样性都具有较好的代

表性。可见，依据相似性系数构建的核心种质库质

量要优于同等数量的随机核心种质库。 
综上所述，本研究构建的割手密核心种质数量

少且较好地代表了 596份原始种质群体的遗传多样
性水平，有利于针对性地开展鉴定评价，大幅缩短

工作时间和节省工作量，为后续割手密种质资源的

精准鉴定、优异抗性基因发掘和种质资源杂交利用

提供依据。 
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