
江苏农业学报(Jiangsu J. of Agr. Sci. ),2015,31(1):16 ~ 22
h ttp: / / w ww. jsn y x b . c o m

倪先林,赵甘霖,刘天朋,等. SSR 分子标记在糯高粱种质资源遗传多样性分析中的应用[J]. 江苏农业学报,2015,31(1):16鄄22.
doi:10. 3969 / j. issn. 1000鄄4440. 2015. 01. 003

SSR 分子标记在糯高粱种质资源遗传多样性分析中的
应用

倪先林,摇 赵甘霖,摇 刘天朋,摇 胡炯凌,摇 李摇 元,摇 陈国民,摇 汪小楷,摇 丁国祥
(四川省农业科学院水稻高粱研究所,四川 泸州 646000)

收稿日期:2014鄄05鄄14
基金项目:四川省农业科学院青年基金项目(2012QNJJ鄄023);国家高

粱产业技术体系酿酒(糯)高粱新品种选育项目(CARS鄄
06鄄01鄄05);四川省财政育种基因工程项目 (2011JYGC11鄄
031);四川省农作物育种攻关项目(2011NZ0098鄄6)

作者简介:倪先林(1981鄄),男,四川乐山人,硕士,助理研究员,主要

从事高粱相关研究工作。 ( Tel) 13548366866; ( E鄄mai)
xianlinn@ 163. com

通讯作者:丁国祥,(E鄄mail)dgx6132@ 163. com

摇 摇 摘要:摇 为了阐明糯高粱种质资源之间的亲缘关系,用 25 对 SSR 引物评价了 29 份糯高粱种质资源。 结果显

示,25 对引物共检测出 59 个等位基因,每对引物检测到 2郾 28 个等位基因,平均有效等位基因为 1郾 81 个,引物位点

的多态信息量变幅为 0郾 17 ~ 0郾 62,平均为 0郾 34。 29 份糯高粱种质资源的遗传相似系数范围为 0郾 20 ~ 0郾 95,平均为

0郾 60,UPGMA 方法将 29 份糯高粱品种在遗传相似系数 0郾 48 处聚为 2 大类,其中不同地理来源的品种被聚在同一

亚类,农艺性状近似的品种被聚在同一亚类。 表明糯高粱品种的亲缘关系与地理来源关系不大,其种质资源具有

较为丰富的遗传多样性。
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Genetic diversity analysis of glutinous sorghum germplasm by simple
sequence repeat
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摇 摇 Abstract:摇 To evaluate the genetic relationship of 29 glutinous sorghum germplasm, 25 pair of simple sequence repeat
(SSR) markers were used. A total of 59 alleles were identified with an average of 2. 28 alleles per locus and the average ef鄄
fective number of alleles (NE) of 1郾 81. The average polymorphism information content(PIC) varied widely from 0. 17 to 0.
62, with an average value of 0. 34. The similarity coefficients of 29 glutinous sorghum accessions ranged from 0. 20 to 0. 95,
with an average value of 0. 60. Cluster analysis with UPGMA showed that the varieties could be divided into two groups at the
genetic similarity coefficient of 0郾 48. The varieties from different geographic origins were clustered into one subclass, and the
varieties with similar agronomic traits were classified into one subclass as well, indicating that the geographical origin were ir鄄
responsible for the genetic relationship among materials, and the glutinous sorghum germplasm showed abundant genetic diver鄄

sities.
Key words:摇 simple sequence repeat(SSR); gluti鄄

nous sorghum; genetic diversity

摇 摇 高粱起源于非洲,是高光效的 C4 作物,具有抗

旱、抗涝、耐盐碱、耐瘠薄等多重抗逆性和适应性,是
热带干旱和半干旱地区的重要粮食作物和饲料作

物,是世界 5 大粮食作物之一[1鄄2]。
根据籽粒淀粉的性质不同,高粱可分为粳型和
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糯型。 糯高粱品种是酿造名优白酒的优质原料,是
中国南方名酒的主要原料。 近年来,随着中国酒业

和饲料行业的发展,高粱的供需矛盾日益突出,导致

目前高粱生产能力不足,这对中国高粱育种工作者

们提出了迫切的要求,并使中国的高粱育种向专用

化品种方向发展。
种质资源遗传多样性是育种的基础。 遗传多样

性的研究对作物种质资源的收集、保存、评价和利用

均具有十分重要的意义[3]。 高粱起源于非州,其基因

组较小,比水稻稍大,但远小于玉米,是禾本科类作物

基因组结构、功能和进化研究的又一重要模式作物,
并日益受到重视。 高粱杂种优势强,是最早实现杂种

优势利用的作物之一。 育种实践证明,亲本间的遗传

差异是产生杂种优势的根本原因,亲本间的亲缘关系

较远,杂种表现强优势的可能性较大。 因此,全面、系
统地研究糯高粱种质的遗传多样性,明确糯高粱资源

的亲缘关系和遗传差异,对于减少亲本选配的盲目性

及提高育种效率具有重要意义,但传统的形态学等研

究方法易受环境和经验影响,分子标记技术具有标记

数量多、不受时空和经验限制、能显著提高选择效率

等优点,是检测种质资源的有效工具,已被广泛应用

于高粱遗传多样性研究、遗传图谱的构建、基因 / QTL
定位、核心种质筛选、杂种优势的利用等各方面[4鄄9]。

国内外学者在高粱尤其是甜高粱的遗传多样性

方面做了大量研究。 Ali 等[10]、赵香娜等[11] 和冯国

郡等[12] 分别利用 SSR 标记进行了甜高粱遗传多样

性研究;余传涨等[13]用自行开发的 SSR 标记对部分

甜高粱和籽粒高粱品种进行了遗传多样性分析;
Fang 等[14] 利用 ISSR 标记对高粱、杂交高粱、甜高

粱、苏丹草、黑高粱和假高粱 6 种不同高粱属植物进

行了遗传关系研究;Zhang 等[15] 利用 SSR 标记,以
69 份国外品种为对照,对 12 个地区的 184 份中国

高粱地方品种进行了遗传多样性分析。 由于国内野

生糯高粱资源相对匮乏,分布不均,且大部分为常规

品种,不能充分利用,导致目前少有针对糯高粱方面

的分析报道。 本研究以从各地收集和自育而来的

29 份糯高粱种质资源为材料,利用 SSR 标记检测其

遗传多样性,试图明确这些糯高粱种质资源的亲缘

关系和遗传差异等,从而避免育种实践中亲本选配

的盲目性,为杂交糯高粱新品种的选育及杂种优势

利用提供理论指导。

1摇 材料与方法

1. 1摇 材料

供试的 29 份糯质高粱资源包括 9 个不育系和

20 个恢复系,分别来自四川、河南、河北、山西、湖
南、北京等地市省份,具体材料列于表 1。

表 1摇 供试高粱材料

Table 1摇 Sorghum varieties used in this study

编号 名称 来源 粒色 编号 名称 来源 粒色

1 L401A 辽宁 白色 16 28F 四川 红色

2 L402A 辽宁 白色 17 1047R 四川 红色

3 L407A 辽宁 白色 18 11LF23R 四川 红色

4 3268A 辽宁 白色 19 7R 辽宁 橙红色

5 3246A 辽宁 白色 20 9R 辽宁 橙红色

6 45A 四川 红色 21 10R 辽宁 红色

7 18A 四川 红色 22 1045R 四川 橙红色

8 72A 四川 白色 23 58R 湖南 红色

9 1170A 四川 白色 24 10721R 湖南 红色

10 泸恢 1 四川 白色 25 60R 河南 红色

11 82R 四川 红色 26 07221R 河北 红色

12 93R 四川 红色 27 657鄄1R 北京 红色

13 晋 57 系 山西 红色 28 44F 四川 红色

14 3560R 变 四川 红色 29 L101R 辽宁 白色

15 3560R 四川 红色
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1. 2摇 高粱 DNA 提取及 SSR 分子标记来源

每个材料随机选取适量种子在培养箱中发芽培

养 7 d,剪取幼苗叶片采用 CTAB 法提取糯高粱基因

组 DNA[16]。
根据网上信息和文献中已公开发表的高粱微卫

星引物序列[13],选用 60 对分布在高粱染色体 10 个

连锁群上的 SSR 引物对供试材料进行 PCR 扩增

(http: / / sorgblast3. tamu. edu / Sorghum Genome / Map鄄
ping),所有 SSR 引物由上海生工生物工程技术有限

公司合成。
1. 3摇 SSR 标记分析

PCR 反应体系总体积为 20郾 0 滋l,包括 10郾 0
mmol / L dNTP 0郾 5 滋l、 10伊 Buffer 2郾 0 滋l、 25郾 0
mmol / L MgCl2 2郾 0 滋l、引物 2郾 0 滋l、5 U Taq 酶 0郾 2
滋l、模板 DNA 2郾 0 滋l、超纯水 11郾 3 滋l。 PCR 扩增程

序为 94 益变性 5 min;94 益变性 50 s,55 益(根据引

物 Tm 值确定)退火 50 s,72 益 延伸 55 s,循环 35
次;72 益延伸 10 min。 扩增产物用 3% 琼脂糖凝胶

进行电泳分离,经 EB 染色后在 Bio鄄Rad 凝胶成像系

统下成像。
1. 4摇 数据统计与分析

每检测到 1 条多态性带视为 1 个等位基因,根
据 PCR 扩增结果,在相同迁移位置有带时记为 1,无
带时记为 0,缺失记为 9。 利用 NTSYSpc 2. 10 软件

中的 Qualitative date 计算任意 2 个品种间的遗传相

似系数(GS),计算公式为:GS = 2Nij / (Ni +N j)。 其

中,Nij为材料 i 和 j 共有的扩增片段总数,Ni 为材料

i 中出现的扩增片段数目,N j 为材料 j 中出现的扩增

片段数目。
摇 摇 SSR 位点的多态性信息含量(Polymorphism in鄄
dex contents, PIC),PIC = 1鄄撞( p i)

2,式中 p i 为第 i
个多态位点上的基因频率[17] 。 有效等位基因位点

数(Effective number of alleles, E),E = 1 / 撞( p i)
2,

式中,p i 为第 i 个多态位点上的基因频率,n 为检

测的位点数[18] 。
摇 摇 数据处理和统计分析在 EXCEL 2003 和 NT鄄
SYS鄄pc2. 10[19]系统下进行。 根据所得的遗传相似

系数,采用算术平均数非加权成组法(UPGMA)进行

聚类分析,并绘制树状图。

2摇 结果与分析

2. 1摇 SSR 标记分析

从 60 对 SSR 引物中筛选出扩增带清晰且多态

性较好的 25 对进行统计分析,结果(表 2)显示,25
对多态性引物分布于高粱 9 个连锁群上,共检测到

59 个等位基因,其中有效等位基因数为 45郾 2 个,涉
及 25 个 SSR 位点。 平均每个位点检测到的等位基

因数为 2郾 28 个,变化范围 2 ~ 4 个,每对引物检测到

的有效等位基因数平均为 1郾 81 个。 大部分引物只

检测出了 2 个等位基因,引物 Xtxp265 检测出的等

位基因数最多,为 4 个。 根据每个等位基因出现的

频率计算引物位点的多态信息含量 (PIC),25 个引

物的平均多态信息含量为 0郾 34,变化范围 0郾 17
(Xtxp58) ~ 0郾 62(Xtxp265)。 25 个位点检测出的等

位基因数与多态信息含量指数大小不太一致,但两

者表现出极显著正相关关系( r = 0郾 571 9**),说明

引物检测到的等位变异数越多,其 PIC 值就可能越

大。 3560R 变是 3560R 的一个自然黄化突变体,引
物 Xtxp265 在两者之间检测出了差异,能将两者区

分开来,说明引物 Xtxp265 可能与 3560R 的黄化突

变基因有关。
2. 2摇 遗传变异分析

29 份糯高粱种质之间的遗传相似系数范围为

0郾 20( L402A / 3560R 变) ~ 0郾 95 (7R / 9R),平均为

0郾 60(图 1);7R 和 9R 之间的遗传相似系数最大,说
明这两个种质之间的亲缘关系最近, L402A 和

3560R 变之间的遗传相似系数最小,说明两者的亲

缘关系最远。 不育系之间的遗传相似系数变幅为

0郾 46 ~ 0郾 90,平均为 0郾 70;恢复系之间的遗传相似

系数变幅为 0郾 37 ~ 0郾 95,平均为 0郾 70。 不育系、恢
复系的平均遗传相似系数均较大,说明不育系和恢

复系各自群体内的亲缘关系较近,遗传多样性较小。
不育系和恢复系之间的遗传相似系数变幅为 0郾 20
(L402A / 3560R 变) ~ 0郾 64 (18A /泸恢 1),平均为

0郾 44(表 3);不育系 18A 与恢复系之间的平均遗传

相似系数最大,为 0郾 54,L402A 与恢复系之间的平

均遗传相似系数最小,为 0郾 37;恢复系 58R 与不育

系之间的平均遗传相似系数最大,为 0郾 53,3560R
变与不育系之间的平均遗传相似系数最小,为

0郾 35。 不育系和恢复系的 180 个遗传相似系数中,
有 142 个小于 0郾 50,占 78郾 9% ,说明不育系和恢复

系之间的亲缘关系较远,遗传多样性较大。 不育系

和恢复系之间的平均遗传相似系数比不育系和恢复

系群内的小,说明本研究中的遗传多样性主要来自

于类群间,这有利于强优势杂交糯高粱新组合的配

制。
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表 2摇 25 对 SSR 引物在 29 份糯高粱资源中检测到的等位基因数目及多态信息含量

Table 2摇 Allele numbers and PIC values for 25 loci detected in 29 glutinous sorghum accessions

引物 连锁群 退火温度 (益) 等位基因数 (Na) 有效等位基因数 (Ne) 多态信息含量

Xtxp58 A 55 2 1. 23 0. 17
Xtxp61 A 55 3 2. 35 0. 49
Xtxp319 A 55 2 1. 25 0. 18
Xgap36 A 60 2 1. 95 0. 37
Xgap42 A 57 2 1. 96 0. 37
Xgap57 A 60 2 1. 58 0. 30
Xtxp4 B 55 2 1. 80 0. 35
Xtxp211 B 55 2 1. 82 0. 35
SB1230 B 65 2 1. 94 0. 37
Xtxp31 C 60 2 2. 00 0. 37
Xtxp114 C 50 2 1. 40 0. 24
Xtxp65 E 55 2 1. 58 0. 30
Xtxp98 F 60 2 1. 32 0. 21
Xtxp265 F 55 4 3. 07 0. 62
SB3675 F 65 2 1. 77 0. 34
SB4269 G 65 2 1. 53 0. 29
Kaf2 G 60 2 1. 72 0. 33
Xtxp18 H 55 2 1. 34 0. 22
Xtxp292 H 55 2 1. 93 0. 37
Xtxp354 H 55 2 1. 75 0. 34
Xtxp67 I 55 3 2. 05 0. 46
Xtxp145 I 55 3 2. 40 0. 50
Xtxp287 I 55 2 1. 56 0. 29
Xtxp289 I 55 3 2. 56 0. 54
Xtxp141 J 55 3 1. 36 0. 25

图 1摇 基于 SSR 标记的 29 份糯高粱种质资源的聚类图

Fig. 1摇 Phylogenetic tree of 29 glutinous sorghum accessions based on SSR data
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表 3摇 29 份糯高粱材料之间的遗传相似系数

Table 3摇 The genetic similarity coefficients among 29 glutinous sorghum accessions

亲本 45A 72A L402
A 18A 3246

A
L401
A

1170
A

L407
A

3268
A

泸恢
1 82R 93R 44F 10721

R
07221
R

3560
R

3560
R变

1047
R

11LF
23R 58R 60R 28F 晋57

系
657鄄1
R 7R 9R 10R 1045

R

72A 0.90

L402A 0.81 0.88

18A 0.58 0.58 0.59

3246A 0.71 0.68 0.59 0.46

L401A 0.75 0.78 0.83 0.63 0.53

1170A 0.78 0.81 0.76 0.59 0.73 0.73

L407A 0.64 0.71 0.73 0.59 0.73 0.59 0.66

3268A 0.64 0.71 0.73 0.70 0.73 0.63 0.66 0.90

泸恢1 0.42 0.32 0.27 0.64 0.44 0.37 0.37 0.31 0.37

82R 0.41 0.34 0.29 0.56 0.42 0.39 0.36 0.39 0.39 0.78

93R 0.44 0.37 0.36 0.56 0.46 0.39 0.39 0.42 0.39 0.75 0.93

44F 0.46 0.36 0.31 0.58 0.48 0.41 0.37 0.41 0.41 0.83 0.93 0.92

10721R 0.48 0.37 0.36 0.49 0.42 0.46 0.42 0.36 0.36 0.61 0.76 0.70 0.76

07221R 0.48 0.37 0.32 0.49 0.42 0.42 0.36 0.39 0.39 0.71 0.70 0.66 0.75 0.76

3560R 0.48 0.37 0.32 0.59 0.49 0.42 0.39 0.42 0.42 0.78 0.86 0.83 0.92 0.83 0.80

3560R 变 0.36 0.25 0.20 0.48 0.44 0.34 0.34 0.37 0.37 0.66 0.75 0.71 0.80 0.68 0.64 0.85

1047R 0.48 0.37 0.36 0.49 0.42 0.46 0.42 0.36 0.36 0.68 0.76 0.73 0.81 0.93 0.76 0.83 0.71

11LF23R 0.44 0.34 0.31 0.46 0.44 0.41 0.41 0.37 0.37 0.66 0.75 0.71 0.80 0.78 0.68 0.81 0.73 0.85

58R 0.54 0.51 0.46 0.56 0.59 0.56 0.49 0.53 0.53 0.61 0.70 0.70 0.75 0.73 0.80 0.73 0.61 0.76 0.68

60R 0.54 0.51 0.42 0.49 0.46 0.53 0.56 0.46 0.39 0.58 0.63 0.63 0.68 0.63 0.53 0.70 0.64 0.70 0.64 0.56

28F 0.54 0.44 0.39 0.49 0.53 0.42 0.42 0.39 0.46 0.71 0.73 0.70 0.78 0.76 0.80 0.80 0.68 0.83 0.75 0.80 0.56

晋57 系 0.51 0.44 0.42 0.59 0.39 0.46 0.39 0.39 0.46 0.71 0.70 0.66 0.75 0.70 0.70 0.76 0.64 0.76 0.71 0.66 0.66 0.80

657鄄1R 0.53 0.46 0.44 0.61 0.34 0.51 0.44 0.48 0.48 0.63 0.68 0.64 0.73 0.75 0.64 0.75 0.66 0.81 0.75 0.61 0.81 0.68 0.81

7R 0.46 0.46 0.44 0.51 0.44 0.51 0.44 0.48 0.48 0.59 0.64 0.61 0.70 0.64 0.64 0.71 0.70 0.71 0.70 0.71 0.64 0.64 0.68 0.76

9R 0.51 0.51 0.49 0.56 0.49 0.53 0.49 0.53 0.53 0.64 0.70 0.66 0.75 0.70 0.70 0.76 0.64 0.76 0.75 0.76 0.66 0.70 0.73 0.78 0.95

10R 0.51 0.51 0.53 0.59 0.39 0.56 0.49 0.46 0.46 0.61 0.66 0.63 0.71 0.66 0.66 0.73 0.61 0.73 0.68 0.73 0.70 0.66 0.73 0.75 0.81 0.86

1045R 0.49 0.39 0.34 0.51 0.44 0.44 0.41 0.41 0.41 0.70 0.78 0.75 0.83 0.78 0.71 0.85 0.73 0.85 0.90 0.71 0.68 0.78 0.75 0.80 0.80 0.85 0.71

L101R 0.36 0.36 0.37 0.48 0.51 0.48 0.49 0.44 0.48 0.53 0.54 0.48 0.51 0.48 0.44 0.54 0.53 0.44 0.46 0.48 0.37 0.58 0.51 0.39 0.42 0.44 0.41 0.46

2. 3摇 聚类分析

利用 SSR 标记遗传相似系数矩阵,按 UPGMA
方法对 29 份糯高粱种质资源进行聚类分析,在遗传

相似系数 0. 48 处将供试材料明显地划分为 2 大类

(图 1)。 45A 等 9 个不育系材料聚为一类,属于不

育系类群,除 18A 与 3246A 之间的遗传相似系数较

小外,类群内其余不育系间的遗传相似系数都大于

0郾 50,表明不育系类群的遗传多样性较小。 泸恢 1
等 20 个材料聚为第二类,属于恢复系类群,类群内

遗传相似系数为 0郾 37 ~ 0郾 95,其中遗传相似系数大
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于 0郾 50 的占 93郾 7% ,说明恢复系之间的遗传多样

性也相对较小。
在遗传相似系数 0郾 59 处,不育系类又可分为 3

个亚类,45A、72A、L402A、L401A、1170A 为第 I 亚

类。 第 II 亚类包括 3246A、L407A 和 3268A 3 个不

育系,这 3 个材料都来自辽宁,且籽粒均为白色。
18A 为第 III 亚类,其株高最矮、千粒质量小、生育期

短,与其他不育系有明显的不同。 恢复系类也可划

分为 3 个亚类,第 I 亚类包括泸恢 1 等 16 个材料,
所有品种的粒色分为橙红色和红色两种;1047R 和

11LF23R 的亲本之一为 10721R,三者聚在一起。
3560R 变为 3560R 的一个黄化突变体,两者之间的

亲缘关系较近,聚在一个亚类,但聚类分析表明两者

之间仍存在一定的遗传差异;第 2 亚类包括 60R、
657鄄1R、晋 57 系、7R、9R、10R 6 个品种,其中,60R
来自河南,657鄄1R 来自北京,晋 57 系来自山西,三
者的生育期都较短,穗型较紧,其余材料来自辽宁。
L101R 与其他恢复系的平均遗传相似系数最小,亲
缘关系最远,为第 3 亚类,其生育期最迟、株高较高、
千粒质量大、籽粒为白色,与其他恢复系的农艺性状

表现出明显的不同。 不同地理来源的品种聚在了一

起,说明糯高粱品种的亲缘关系与地理来源关系不

大。 虽然 SSR 标记在本研究中得出的遗传相似系

数较大,但仍能准确地将本试验中的材料划分为 2
大类,且能将亲缘关系较近的材料区别开来,说明

SSR 标记能有效地应用于糯高粱种质资源的亲缘关

系鉴定和遗传多样性分析中。

3摇 讨 论

种质资源遗传多样性是育种的基础,通过遗传

多样性的研究可以从整体上把握该物种的资源,为
使用者提供重要信息。 以往的学者常用植物学性状

来研究高粱的遗传多样性,如株高、穗长、生育期、枝
梗数等[20鄄21], 随着生物技术的发展,高粱遗传多样

性的检测逐渐深入到分子水平。 利用分子标记技术

可以从 DNA 水平将作物种质有效区分开来,可以更

准确地检测种质资源遗传多样性,明确系谱不清、来
源不明的高粱种质的遗传背景,从而更有针对性地

组配亲本,提高育种效率,为杂交高粱育种提供理论

指导。
Zhang 等[15] 利用 32 个高粱核基因组多态性

SSR 位点,以 69 份国外品种为对照,对 12 个地区的

184 份中国高粱地方品种进行了遗传多样性分析,
比较发现中国高粱的遗传多样性明显低于国外高

粱,中国高粱与国外高粱之间遗传分化明显,而中国

高粱地方品种地区间和类型间分化极弱。 主成分分

析(PCA)能够明显区分中外高粱种质但不能将中国

高粱按地区或类型分开。 Ali 等[10]用 SSR 标记分析

了 72 个甜高粱材料,得到的聚类结果与已知的家谱

和遗传背景信息相吻合。 赵香娜等[11] 用 SSR 标记

对国内外 206 份甜高粱种质进行了遗传多样性分

析,得到的遗传变异关系与农艺性状反映的遗传变

异关系不尽一致。 徐影等[22] 用 RAPD 标记和 SSR
标记分析了 20 份甜高粱的遗传多态性,2 种分子标

记的单独聚类分析结果表现出一定差异,但两种趋

势大致相近,联合数据分析结果与单一分子标记结

果揭示的品种亲缘关系趋势大致相近,但不完全一

致,且 SSR 标记结果与联合标记结果更加相近,2 种

分子标记联合数据的聚类分析结果与杂交种系谱亲

本来源调查结果和生物学特征观测结果基本一致。
表明 SSR 标记在糯高粱种质资源遗传多样性研究

中的有效性。
本研究结果表明,29 份糯高粱种质间的遗传相

似系数变化范围为 0郾 20 ~ 0郾 95,平均为 0郾 59,25 个

引物的平均多态信息含量为 0郾 34,不仅具有相同等

位位点的引物的多态信息含量不同,而且多态信息

含量与等位位点数目不尽一致,表明本研究中所用

的 29 个糯高粱材料的变异程度较高,遗传多样性相

对较高。 不育系和恢复系各自群内的平均遗传相似

系数均较大,而不育系和恢复系之间的平均遗传相

似系数较小,说明本研究中的遗传多样性主要来源

于类群间。 不育系和恢复系之间的遗传相似系数

小,表明 2 个类群间的遗传差异较大,有可利用的性

状优势,这有利于糯高粱新品种的选育和杂种优势

利用。
聚类分析将 29 份糯高粱种质明显地划分为不

育系和恢复系两大类,与其系谱关系相吻合。 大部

分聚在 1 个亚类的品种在农艺性状上都具有一定的

共性和相似性,如恢复系 7R 和 9R 之间的遗传相似

系数为 0郾 95,2 个材料在株高、粒色、生育期等农艺

性状上的表现基本一致,差异较小。 聚类分析表明,
不同地理来源的品种聚在了一起,这可能是由于一

些品种长期适应不同地域生态条件的结果,同时说

明亲缘关系与地理来源关系不大,这与其他研究者
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的结果一致[23]。 此外,本研究中的部分 SSR 标记能

将亲缘关系较近的品系区分开来,如 Xtxp265 能将

3560R 和 3560R 变鉴别开来,表明该 SSR 标记能作

为核心引物在糯高粱种质资源鉴定中应用。 多态性

信息量(PIC)值反映了某一对 SSR 引物对品种的区

分能力,是衡量基因变异程度高低的指标。 本研究

中 25 个引物检测到的平均多态信息含量为 0郾 34,
相对较低,这可能与所选用的糯高粱种质资源的遗

传基础有关,也可能与所选用的 SSR 标记有关,本
研究中所选用的引物类型比较单一,主要为 Xtxp
型,其他类型的引物较少,多态性引物也主要分布在

连锁群 A、F 和 H 上,其他连锁群上的较少。 因此,
要准确地鉴定亲缘关系较近的亲本之间的遗传关

系,应尽可能在覆盖高粱全基因组的基础上选择一

些多态性好、类型丰富的引物,同时尽量增加样本数

量。
中国的野生糯高粱资源大部分为地方品种,存

在株高偏高、抗性较差、产量低等缺点,难以进一步

利用。 因此,糯高粱种质资源的遗传多样性研究对

糯高粱种质资源的的保护、创新和利用具有重要意

义,对糯高粱杂种优势育种具有重要的实践意义。
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