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甜高粱重要种质材料的 SRAP指纹分析
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　　摘要 :使用 27个 SRAP引物组合 ,对 47个重要的甜高粱种质材料进行了遗传相关性和遗传多样性的分析。结果产生了

可以明确区分所有参试的甜高粱基因型的 SRAP指纹图谱 ,聚类分析将它们分为在糖产量性状及其他农艺、形态性状上具

有明显差异的 3类 ,其中第 I类为具有高 Brix和高糖产量的基因型 ,第Ⅲ类中的大多数基因型则与此相反。所建立的 47个

甜高粱基因型的 SRAP指纹图谱可用于这些基因型的鉴定 ,同时 ,所得到遗传相关性与遗传多样性信息为进一步的遗传研

究和杂交亲本的选择提供了参考依据。
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SRAP F ingerpr in ting of 47 Elite Sweet Sorghum Germ pla sm
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Abstract: This study used 27 SRAP p rimer pairs to analyze genetic relationship s and genetic diversity among 47

elite sweet sorghum gemp lasm. The results showed that the studied genotypes could be definitively distinguished by the

SRAP fingerp rinting patterns generated from these p rimer pairs. Furthermore, cluster analysis based on SRAP data

classfied the studied genotypes into 3 major group s, and this result largely consistent with the phylogenetic relation2
ship s of the studied genotypes based on sugar yield traits and morphologic traits. In these 3 group s, all of genotypes be2
longed to group I had a high sugar yield and B rix while the reverse was true for most genotypes from group III. The

fingerp rinting patters p roduced by this study could be app lied for identification of the studied genotypes, and the resul2
ted information on genetic relationship s and genetic diversity among 47 elite sweet sorghum gemp lasm p rovided a good

base for choosing cross parents in genetic researches and develop ing new varieties.

Key words: Sweet sorghum; Genotype; SRAP; Genetic relationship s; Genetic diversity

　　甜高粱 [ Sorghum bicolor (L. ) Moench ]为栽培

高梁的一种 ,其最大特点是茎秆含有大量的汁液和

糖分。甜高粱属碳四植物 ,是生物学产量最高的作

物之一 ,适应性广、抗旱、耐盐、耐瘠薄 ,非常适合在

水资源缺乏的干旱和半干旱地区种植。目前 ,甜高

粱被视为饲料作物而进行栽培 ,但我国及欧盟、美

国、巴西等世界许多国家又将甜高粱作为最有希望

的再生能源作物而开展相关研究 [ 1, 2 ]。

作物种质材料的身份鉴定与遗传相关性的信息

对育种亲本的选择、遗传多样性的维持及划分杂种

优势群等方面具有重要的意义 [ 3, 4 ]。目前 ,这方面

的研究主要通过考察农艺及形态性状或 DNA分子

标记分析这两种方法来进行。然而 ,前者具有易受

环境影响、耗时和主观性强的缺点 ,因而考察结果与

实际表现间往往存在比较大的差异。DNA分子标

记不受环境条件的影响 ,非常适合进行此类研究。

近年来 ,多种 DNA分子标记技术 ,如 SSR、AFLP、

RAPD及 RFLP已在高粱的鉴定与遗传相关性研究

中得到应用 [ 4 - 11 ]
,目前 ,仅有少数使用分子标记技

术进行甜高粱遗传相关性与遗传多样性的研
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究 [ 12, 13 ]。

SRAP标记技术由 L i和 Quiros
[ 14 ]发明 ,与

RAPD一样具有快速、简单的优点 ,但它的重复性更

好 ,而且能优先扩增基因组中的基因区 ,已在植物连

锁图谱构建、遗传多样性及相关性分析中得到了广

泛的应用 [ 14 - 17 ]。截止目前 ,还没有看到 SRAP在高

粱研究中应用的报道。本研究首次利用 SRAP技

术 ,对 47个甜高粱种质材料进行鉴定和遗传相关性

分析 ,为遗传分析和杂交育种中的亲本选择提供基

础信息。

1　材料和方法

1. 1　材料

本试验选用 47个国内外的重要甜高粱种质材

料 (表 1) ,其中 Tx623A和 7050A为不育系 ,其他均

为恢复系或自交系品种 (以下均称为基因型 )。

1998年在天津市静海良种场种植 ,并测定了其中 45

个基因型的单株主茎糖产量 ( SY)及其构成因素 ,具

体包括单株主茎鲜质量 (W )、茎秆质量占单株主茎

鲜质量的百分比 ( SW P)、单株茎秆出汁率 (JP)及单

株主茎汁锤度 (B rix)等 5个性状 (表 1) ,每品种种 2

行 ,行长 4 m,行距 0. 5 m,株距 20 cm,于成熟期每

基因型随机取 10株的主茎地上部分测定上述性状。

具体步骤为 :先称主茎鲜质量 ,去除叶片及叶鞘后称

量茎秆质量 ,用广州产立式 SX2300榨汁机一次榨

汁 ,量取汁液的重量 ,最后用 W YT24型手持锤度计
测定锤度。

表 1　供试的 47个甜高粱种质材料及其糖产量相关性状

Tab. 1　47 Sweet sorghum germ pla sm used in th is study and the ir sugar y ield tra its

品种
Genotype

编号
Accession No.

起源地
Place of

origin / report

系谱与背景信息
Pedigree /

Background
information

W /g SW P /% JP /% B rix SY/g 分子分类

BJ2298 中国北京 843 64. 0 60. 0 15. 5 50. 2 1

罗马 GW 003948 美国 Mer 45245 /MN1060 626 73. 9 48. 5 18. 9 42. 4 1

BJ2299 中国北京 510 75. 8 59. 6 17. 4 40. 1 1

BJ2320 中国北京 623 72. 7 50. 5 17. 2 39. 3 1

绿能 2号 中国北京 Cowley/BJ278 700 66. 7 52. 2 16. 0 39. 0 1

考利 GW 003068 美国德克萨斯 Mer. 6427 /Mer. 6426 767 54. 8 45. 5 18. 8 36. 0 1

凯勒 GW 003223 中国山西 Mer. 5021 /R io 750 63. 6 43. 2 17. 1 35. 2 1

绿能 3号 中国北京 480 75. 0 46. 8 18. 0 30. 3 1

Straightneck23 GW 004000 美国密西西比 Selected from SA 287
(MN 44) 667 50. 0 50. 5 17. 5 29. 5 1

M 281E GW 002399 美国密西西比 B rauley/ / B rawley /R io 667 62. 5 46. 2 15. 2 29. 3 1

BJ2338 中国北京 587 58. 0 48. 7 16. 9 28. 0 1

原甜 1号 中国吉林 393 67. 8 47. 1 16. 1 20. 2 1

Mal giunba GW 003267 美国密西西比 580 37. 4 48. 2 17. 2 18. 0 2

B35 GW 004073 印度 430 66. 7 49. 3 11. 9 16. 8 2

意大利 GW 000011 澳大利亚 287 68. 6 57. 2 13. 0 14. 6 2

W 2456 中国辽宁 650 53. 9 44. 9 18. 2 28. 6 3

BJ2285 中国北京 353 71. 7 45. 1 19. 8 22. 6 3

R io GW 003945 美国密西西比 Rex (MN23) /MN1048
( P I 152959) 537 60. 9 48. 6 13. 9 22. 1 3

81102 中国辽宁 490 63. 9 55. 7 11. 1 19. 4 3

雷伊 GW 004069 美国密西西比 P I 152728
(Mer. 5721) / /B rawley /R io 433 67. 7 56. 0 10. 9 17. 9 3

W 2455 中国辽宁 267 77. 5 52. 3 14. 6 15. 8 3

W 2461 中国辽宁 317 71. 6 53. 3 13. 0 15. 7 3

MN23461 GW 003615 美国密西西比 Selected from MN 856
( P I 152728) 323 58. 8 46. 3 15. 9 14. 0 3

九粒粱 中国吉林 450 51. 1 53. 8 11. 2 13. 9 3

Sugar drip GW 001771 美国密西西比 273 58. 5 49. 8 16. 2 12. 9 3

原 341 中国吉林 253 61. 8 48. 2 16. 0 12. 1 3

8147 中国辽宁 317 47. 4 57. 8 13. 4 11. 6 3

W PW 中国天津 220 68. 2 45. 2 16. 0 10. 9 3

7050A 中国辽宁 421B ×TAM428 403 36. 4 49. 5 15. 0 10. 9 3

IS24555 GW 000686 印度 233 64. 3 39. 4 16. 7 9. 9 3

HONEY22 GW 003167 美国密西西比 237 62. 0 47. 8 12. 8 9. 0 3

Early honey GW 003097 美国密西西比 247 59. 5 47. 1 12. 2 8. 4 3

81101 中国辽宁 310 41. 9 47. 0 12. 5 7. 6 3
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续表 :

品种
Genotype

编号
Accession No.

起源地
Place of

origin / report

系谱与背景信息
Pedigree /

Background
information

W /g SW P /% JP /% B rix SY/g 分子分类

Saccaline25 GW 003968 美国密西西比 170 54. 9 57. 3 13. 6 7. 3 3

Straightneck21 GW 003998 美国密西西比 283 55. 3 54. 3 8. 2 7. 0 3

Tx623A GW 002662 美国德克萨斯 Tx3197B ×Zera2Zera 212 54. 3 42. 0 12. 8 6. 2 3

8143 中国辽宁 193 65. 5 46. 8 10. 5 6. 2 3

MN24251 GW 003754 美国 257 42. 9 47. 3 10. 8 5. 6 3

8161 中国辽宁 177 58. 5 27. 7 12. 3 3. 5 3

TS2185 中国天津 Sudan grass type
IS722 ×Roma 152 68. 4 30. 2 10. 0 3. 1 3

MN23460 GW 003614 美国密西西比 Selected from MN 856
( P I 152728) 140 57. 1 51. 4 7. 1 2. 9 3

W 2457 中国辽宁 290 35. 6 25. 5 10. 0 2. 6 3

8169 中国辽宁 133 55. 0 24. 6 12. 4 2. 2 3

TS2175 中国天津 Sudan grass type
IS720 ×Kangya2140 150 46. 7 36. 7 6. 4 1. 6 3

W 454 中国辽宁 113 67. 7 27. 5 7. 0 1. 5 3

8142 中国辽宁 - - - - - 3

兼 822 中国吉林 - - - - - 3

1. 2　D NA提取与 SRAP分析

从每个甜高粱基因型中随机选取 20个植株的叶

片 ,等量混合提取 DNA,提取方法参照 Doyle等 [ 18 ]的

CTAB法进行 ,但稍作修改。最后 ,以λ2DNA标准为

参照 ,在加有溴化已锭 ( EB)的 018%琼脂糖凝胶进行

电泳 ,对所提取的基因组 DNA进行定量。SRAP2PCR

反应体系 :反应体积为 20μL, 1 ng/μL基因组 DNA,

0125μmol/L正向引物与反向引物 , 0104 U /μL Taq

DNA聚合酶 , 012 mmol/L dNTPs, 115 mmol/L MgCl2。

SRAP2PCR反应程序同 L i等 [ 14 ] , PCR产物用加有溴

化已锭 (EB)的 2%琼脂糖凝胶电泳进行检测。试验

中首先使用少数甜高粱材料对 100对 SRAP引物组

合 (表 2)进行筛选和重复性检测 ,从中选择清晰、条

带数目和多态性带数目多的 27个引物组合 (表 3) ,

对所有甜高粱基因型进行分析。

表 2　SRAP引物的序列

Tab. 2　Pr im er sequence used for SRAP ana lysis in th is paper

引物
Primer

类型
Class

序列 (5′- 3′)
Sequence (5′- 3′)

引物
Primer

类型
Class

序列 (5′- 3′)
Sequence (5′- 3′)

M1 正向 TGAGTCCAAACCGGATA E1 反向 GACTGCGTACGAATTAAT

M2 正向 TGAGTCCAAACCGGAGC E2 反向 GACTGCGTACGAATTTGC

M3 正向 TGAGTCCAAACCGGAAT E3 反向 GACTGCGTACGAATTGAC

M4 正向 TGAGTCCAAACCGGACC E4 反向 GACTGCGTACGAATTAAC

M5 正向 TGAGTCCAAACCGGAAG E5 反向 GACTGCGTACGAATTGCA

M6 正向 TGAGTCCAAACCGGACA E6 反向 GACTGCGTACGAATTCAA

M7 正向 TGAGTCCAAACCGGACG E7 反向 GACTGCGTACGAATTCAC

M8 正向 TGAGTCCAAACCGGACT E8 反向 GACTGCGTACGAATTCAT

M9 正向 TGAGTCCAAACCGGAGG E9 反向 GACTGCGTACGAATTCTA

M10 正向 TGAGTCCAAACCGGAAA E10 反向 GACTGCGTACGAATTGTC

1. 3　数据处理

SRAP带为显性标记 ,按照扩增条带的有、无和不

确定分别记为 1, 0, - 1,本试验只选用 100～2 000 bp

间易于识别的带记分。随后 ,使用所得到的二值矩阵

计算试验材料的距离矩阵 ,距离系数使用 12Jaccord距

离系数 :D = (b + c) / ( a + b + c) , a表示两基因型共有

的条带 ; b和 c分别表示两基因型特有的条带。最后采

用 UPGMA (The unweighted pair group method with arith2
metic mean)法进行聚类分析。此外 ,使用下述公式计

算每个引物组合的多态性信息含量 (Polymorphism in2
formation content, PIC) [19 ]

: P IC = 1 - ∑Pi
2
,其中 , Pi表

示第 i个条带 (或等位基因 )的频率。数据处理使用

SAS9. 0进行。

2　结果与分析

2. 1　SRAP引物组合与指纹图谱

本试验中 , 27个 SRAP引物组合均产生了清晰

可辨的指纹图谱 (表 3) ,这些指纹图谱可明确区分

所有参试的甜高粱基因型。27个引物组合共产生

了 198条 DNA条带 ,其中 90条是多态性带 ,占

4515%。每个引物组合平均产生 313条多态性带 ,

范围为 1～6条 ;其中 ,M1E1、M3E3 (图 1)和 M10E1
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三个引物组合产生的多态性带最多 ,而 M1E4、M4E2

和 M10E8三个引物组合都只产生了 1条多态性带。

此外 , 27个引物组合的平均 P IC值为 1103,其中 ,

M10E1具有最高的 P IC值 ,为 2106,而 M1E4的 P IC

值最小 ,为 0112 (表 3)。

表 3　SRAP引物组合及在供试甜高粱材料中的多态性信息

Tab. 3　SRAP pr im er com b ina tion s selected for ana lysis in th is paper and the ir polym orph ism informa tion

am ong the stud ied sweet sorghum germ pla sm

引物组合
Primer pair NF NPF PFP /% P IC 引物组合

Primer pair NF NPF PFP /% P IC

M1E1 8 6 75. 0 1. 78 M6E4 8 4 50. 0 1. 12
M1E2 6 2 33. 3 0. 73 M6E6 10 3 30. 0 1. 17
M1E4 8 1 12. 5 0. 12 M7E2 9 4 44. 4 1. 28
M1E8 8 3 37. 5 1. 13 M7E10 7 2 28. 6 0. 96
M2E3 8 3 37. 5 1. 12 M8E3 5 2 40. 0 0. 62
M2E9 8 5 62. 5 1. 13 M8E9 8 5 62. 5 1. 75
M2E10 7 4 57. 1 0. 74 M8E2 7 4 57. 1 1. 22
M3E2 7 3 42. 9 0. 58 M9E8 8 3 37. 5 1. 26
M3E3 10 6 60. 0 1. 74 M10E1 7 6 85. 7 2. 06
M3E4 9 5 55. 6 1. 44 M10E6 7 5 71. 4 1. 31
M3E6 5 2 40. 0 0. 60 M10E9 6 3 50. 0 0. 89
M4E2 7 1 14. 3 0. 36 M10E4 6 3 50. 0 0. 90
M5E3 7 2 28. 6 0. 59 M10E8 5 1 20. 0 0. 46
M5E8 7 2 28. 6 0. 85

　注 : NF.带数目 ; NPF.多态性带数目 ; PFP.多态性带百分比 ; P IC.多态性信息含量。
　Note: NF. Number of fragments;NPF. Number of polymorphic fragments; PFP. Polymorphic fragments percent; PIC. Polymorphism information content.

M. DNA分子量标准 ; 1～18.从小到大依次为基因型 Tx623A、7050A、M281E、8142、8147、8161、8169、81101、81102、
绿能 2号、绿能 3号、九粒粱、W PW、原 341、兼 822、原甜 1号、TS2175及 TS2185。

M. DNA molecular weight standard; 1 - 18. Corresponding to Tx623A, 7050A, M281E, 8142, 8147, 8161, 8169, 81101, 81102,
Luneng22, Luneng22, J iuliliang, W PW , Yuan2341, J ian2822, Yuantian21, TS2175 and TS2185 respectively.

图 1　M 3E3引物组合对部分甜高梁基因型的扩增图谱

F ig. 1　F ingerpr in t pa ttern s genera ted using SRAP pr im er pa ir M 3E3 from the genom ic

D NA of a part of the stud ied sweet sorghum genotypes

2. 2　基因型间的遗传相关性

47个甜高粱基因型两两间的距离系数平均为

01492,基因型 MAL2GIUNRA和 STRA IGHTNECK23
间的距离系数值最大 ,为 01700,而基因型 8142和

8143间的距离系数值最小 ,为 01143。利用 SAS910

对 47个参试基因型进行了 UPGMA聚类 ,结果见图

2。当由 3类聚为 2类时 , SPRSQ值 (半部复相关系

数平方 , sem i2partial R2squared)大幅上升 ,而 RSQ

(复相关系数平方 , R2squared)大幅下降 ,同时 , PST2

值 (假 t
2值 , p seudo t

2 )在此处则出现了最低点 ,因

此 , 47个甜高粱基因型分为 3类比较合适。从图 2

和表 1可看出 ,第 I类中的 12个基因型均具有较高

的 SY值 (平均为 3510 g,范围为 2012～5012 g)和

B rix值 (平均为 1711,范围为 1512～1819) ,同时大

部分基因型具有较高的 W值 (平均为 634 g,范围为

393～ 843 g)、SW P值 (平均为 6514% ,范围为

5010%～7518% )和 JP值 (平均为 4919% ,范围为

4312%～6010% ) ;第 III类则包括 30个基因型 ,其

中大部分基因型具有较低的 SY值 (平均为 10148

g,范围为 116～2816 g)、B rix值 (平均为 1217,范围

为 614～1918)、W值 (平均为 287 g,范围为 133～

650 g)和 SW P值 (平均为 5716% ,范围为 3516%～

7715% ) ,平均 JP值虽与第 I类接近 (4611% ) ,但变

化范围较大 (2416%～5718% ) ;第 II类则仅包括 3

个基因型 ,其 SY值 (平均为 1615 g,范围为 1416～

1810 g)明显低于第 I类、而略高于第 III类 , B rix值

(平均为 1410,范围为 1310～1712)和 W值 (平均为

432 g,范围为 287～580 g)则居于中间 ,而 SW P值

(平均为 5716% ,范围为 3714%～6816% )和 JP值

(平均为 5116% ,范围为 4812%～5712% )则与其他

两类接近。此外 ,第 III类中 W 2456、BJ2285和 R io 3

个基因型具有较高的 SY值。
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图 2　47个甜高粱基因型的 SRAP聚类图

F ig. 2　D endrogram of 47 sweet sorghum genotypes ba sed on SRAP da ta

3　讨论

AFLP为近年来在高粱遗传多样性和遗传相关

性分析中应用最多的显性分子标记 , Geleat等 [ 6 ]、

Up tmoor等 [ 8 ]、W u等 [ 9 ]及 R itter等 [ 12 ]分别使用这项

技术对不同的高粱样本进行了分析 ,获得的多态性

带比率分别为 4613% , 85% , 6118% , 4913%。本试

验对 47个甜高粱基因型进行遗传相关性分析多态

性带比率只有 4515%。出现这种结果的原因 ,一方

面是由于供试基因型均为甜高粱 ,虽然来自不同国

家 ,但与普通高粱相比 ,仍然具有较低的遗传多样

性 ;另一方面 , L i和 Quiros
[ 14 ]的研究显示 ,在由

SRAP引物扩增产生的 DNA片段中 , 45%的条带与

已知基因有很高的相似性 ,因而本研究所得到的绝

大部分 SRAP片段也可能来自高粱基因组中的基因

区 ,而基因区与非基因区相比 ,无论是自然选择还是

人工选择 ,都受到较高的选择压 ,因而具有较低的遗

传多样性。这表明 ,本研究的遗传多样性及相关性

信息与农艺和形态性状变异可能更为接近 ,与 Ferri2
ol等 [ 20 ]的观点一致。

本研究的聚类结果则证实了上述结论 ,大部分

具有高 SY值和高 B rix值的甜高粱基因型都分在了

第 I类 ,而这些基因型大都具有植株高大、茎秆粗、

生育期长等特点。在第 III类中 ,大部分基因型具有

低的 SY值和 B rix值 ,同时它们一般还具有植株较

小、茎秆细、生育期短等特点 ,而且在这一类中 , 3个

具有较高 SY值和高 B rix值的基因型 (“BJ2285”、

“W 456”和“R io”)也显示出了较高的遗传相关性 ,

在较低的距离系数上被聚在一起。

本研究的结果也显示 ,“8142 /8143”、“8147 /九
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粒粱”、“TS2175 /TS2185”及“M 281E /凯勒”共 4对其

因型具有较低的遗传距离 ,这与它们之间在农艺、形

态性状上的相似性或起源是符合的。例如 ,“TS2
175”和“TS2185”均为天津农学院选育的苏丹草类

型的自交系 ,在农艺和形态性状上十分相似 ,而“M 2
81E”和“凯勒”的农艺及形态性状相似 ,且“R io”为

它们共同的亲本之一。

4　结论

本研究从 100个 SRAP引物组合中筛选出 27

个较好的引物组合 ,建立了 47个甜高粱基因型的

SRAP指纹图谱 ,这些指纹图谱可明确区分所有参

试的甜高粱基因型。遗传相关性的分析将它们分为

3类 ,这 3类在糖产量性状及其他农艺和形态性状

上具有明显的差异 ,表明本研究提供的遗传相关性

信息与农艺和形态性状相关性具有较高的一致性 ,

这为遗传研究和育种中杂交亲本的选择提供了很好

的参考依据。
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