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酱香型白酒用糯高粱种质遗传多样性分析
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（１．贵州师范大学生命科学学院，贵州贵阳５５０００１；２．贵州省农业科学院旱粮研究所，贵州贵阳 ５５０００６）

　　摘要：酱香型白酒又称茅香型白酒，其中最有名的代表就是国酒茅台，主要原料为优质糯高粱。由于其独特的酿
造工艺，对高粱品质有特殊的要求。目前，对酱香型酒用糯高粱种质资源遗传多样性缺乏全面的调查，已经妨碍了酒

用高粱品种的选育。因此，采用２８对ＳＳＲ分子引物对１４５个贵州酒用糯高粱种质进行全基因组扫描，共得到６１个多
态位点，引物位点的多态信息含量指数（ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｃｏｎｔｅｎｔ，ＰＩＣ）值范围为０．０２～０．６６，平均值为０．４２，
Ｊａｃａｒｄ遗传相似系数（ｇｅｎｅｔｉｃｓｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ，ＧＳ）变异范围为０．６０～０．９８，平均值为０．７１。根据高粱资源亲缘关系的远近，
非加权组平均法 （ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄｐａｉｒ－ｇｒｏｕｐｍｅｔｈｏｄｗｉｔｈａｒｉｔｈｍｅｔｉｃｍｅａｎ，ＵＰＧＭＡ）聚类分析结果显示，在ＧＳ值为０．６３水
平上主要聚集形成２个主要的类群（ＧⅠ、ＧⅡ）。进一步进行主坐标分析（ｐｒｉｎｃｉｐａｌｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓａｎａｌｙｓｉｓ，ＰＣＯＡ）显示，
这批育种资源由大、小２个亚群组成。试验结果表明，贵州白酒用糯高粱育种资源具有较高的遗传相似性，遗传多样
性水平较低，遗传背景较为狭窄，研究结果对贵州省今后的酱香型白酒用糯高粱的选育具有一定的指导意义。

　　关键词：糯高粱；ＳＳＲ分子标记；遗传多样性；聚类分析；主坐标分析
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　　高粱（ＳｏｒｇｈｕｍｂｉｃｏｌｏｒＬ．）是全世界种植的第五大禾谷类
作物，作为 Ｃ４植物的模式作物，因其光合效率高、耐高温干
旱、耐贫瘠等优点而备受关注。高粱栽培品种根据用途不同

一般可以分为３种类型：甜高粱、饲料高粱以及作为粮食的籽
粒高粱，在籽粒高粱中又将直链淀粉含量在０～５％之间的称
为糯高粱［１］。酿造茅台酒等酱香型高档白酒的主要原料是

优质籽粒用糯高粱［２］。面对红缨子等贵州省主栽糯高粱品

种的产量无法满足生产需求的现状［３］，贵州省的酒用糯高

粱育种工作开展已经迫在眉睫。全面了解种质资源的遗传

多样性信息是选择杂交亲本、建立杂种优势群的基础，对于

选育优质、高产和抗病的糯高粱新品种具有指导意义，对于

糯高粱遗传多样性的研究、遗传资源的保存与利用有重要

意义。

分子标记技术在遗传多样性分析的研究中有着重要地

位，主要包括限制性片段长度多态性（ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎｆｒａｇｍｅｎｔ
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ｌｅｎｇｔｈｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，ＲＦＬＰ）、随机扩增多态性（ｒａｐｉｄａｍｐｌｉｆｙ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，ＲＡＰＤ）、简单序列重复长度多态性（ｓｉｍｐｌｅｓｅ
ｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔｓ，ＳＳＲ）和扩增酶切片段长度多态性（ａｍｐｌｉｆｉｃａ
ｔｉｏｎｆｒａｇｍｅｎｔｌｅｎｇｔｈｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，ＡＦＬＰ）等分子标记技术。在
高粱遗传作图、遗传多样性等研究中，分子标记技术有着丰富

的理论基础。Ｃｈｉｔｔｅｎｄｅｎ等于１９９４年利用２７６个 ＲＦＬＰ位点
完成第１个高粱连锁图［４］。Ａｙａｎａ等利用ＲＡＰＤ标记对埃塞
俄比亚、厄立特里亚高粱的遗传多样性进行分析，发现来自不

同地区的高粱遗传多样性并不丰富，在聚类中不能按照地域

来进行类群划分［５］。Ｂｏｉｖｉｎ等用ＡＦＬＰ、ＲＦＬＰ分子标记，并结
合形态学标记对饱和高粱完成了完整遗传绘图，并且得出了

ＡＦＬＰｓ以及基因组分布不均匀的结论［６］。在众多分子标记

中，由于ＳＳＲ分子标记具有较高的多态性水平、遍布于整个
基因组、检测手段简单快速等特点，自 Ｂｒｏｗｎ等于１９９６年开
发了４９对扩增多态性良好的高粱ＳＳＲ标记引物［７］以来，ＳＳＲ
标记在高粱的遗传多样性研究中得到更多的关注。余传涨等

利用５２个ＳＳＲ标记调查了我国４１个高粱品种的遗传多样
性，并通过聚类分析将这些高粱分为籽粒高粱、甜高粱２个类
群［１］。张晗等利用 ＳＳＲ标记对国内外２５３份高粱品种进行
遗传多样性分析，得出中国高粱与国外高粱之间遗传分化明

显的结论［８］。赵香娜等利用２４对 ＳＳＲ引物研究了２０６份国
内外甜高粱种质资源的遗传变异，利用遗传相似系数矩阵，按

ＵＰＧＭＡ方法对２０６份甜高粱品种进行聚类分析，将其分为２
个大的类群［９］。倪先林等利用２５对ＳＳＲ标记评价了２９份糯
高粱种质资源，共得到了５９个等位基因，通过聚类得出糯高

粱品种的亲缘关系与地理来源关系不大的结论［１０］。

近年来，由于贵州省种植的酒用糯高粱品种单一，红缨子

等主栽品种农艺性状较差，产量水平受到限制，不利于机械化

生产，因此选育优质高产、适合机械化生产的糯高粱新品种迫

在眉睫。高粱种质资源作为其遗传改良的重要来源，是培养

高产、优质高粱新品种的重要物质基础。针对贵州省酱香型

白酒用高粱的种质资源遗传多样性的研究较少。所以本研究

对来自贵州、四川地区的１４５份酱香酒用高粱种质资源进行
基因分型，以期了解酒用糯高粱的遗传多样性和群体结构，为

拓宽群体遗传基础，组配选育优质高产的抗病、抗虫新品种提

供理论支撑。

１　材料与方法

１．１　试验材料
１４５份贵州省酒用糯高粱育种资源，均由贵州省农业科

学院旱粮研究所高粱研究课题组提供。

１．２　试验方法
１．２．１　ＤＮＡ提取　ＤＮＡ的提取参照陈宏的 ＣＴＡＢ法［１１］，用

核酸蛋白测定仪检测ＤＮＡ浓度，并用０．８％琼脂糖凝胶电泳
检测纯度，存于－２０℃冰箱中备用。
１．２．２　ＰＣＲ扩增　试验所用的２８对ＳＳＲ引物，根据ｈｔｔｐ：／／
ｗｗｗ．ｇｒａｉｎｇｅｎｅｓ．ｏｒｇ公布的引物序列，由上海捷瑞生物工程有
限公司合成，详见表１。在 ＭＪＲｅｓｅａｒｃｈＰＴＣ－２００型 ＰＣＲ仪
上进行扩增反应。１０μＬＳＳＲ扩增体系为：１μＬ５０ｎｇ／μＬ
ＤＮＡ，１μＬ１０×ｂｕｆｆｅｒ，０．６μＬ２．５ｍｍｏｌ／ＬＭｇ２＋，０．１５μＬ

表１　２８对ＳＳＲ引物序列

引物名称 正向引物序列Ｆ（５′→３′）　　　　 反向引物序列Ｒ（５′→３′）　　　　
ｔｘｐ３ ＡＧＣＡＧＧＣＧＴＴＴＡＴＧＧＡＡＧ ＡＴＣＣＴＣＡＴＡＣＴＧＣＡＧＧＡＣＣ
ｔｘｐ９６ ＧＣＴＧＡＴＧＴＣＡＴＧＴＴＣＣＣＴＣＡＣ ＣＡＴＴＣＧＴＧＧＡＣＴＣＴＧＴＣＧＧ
ｔｘｐ６ ＡＴＣＧＧＡＴＣＣＧＴＣＡＧＡＴＣ ＴＣＴＡＧＧＧＡＧＧＴＴＧＣＣＡＴ
ｔｘｐ１０５ ＴＧＧＴＡＴＧＧＧＡＣＴＧＧＡＣＧＧ ＴＧＴＴＧＡＣＧＡＡＧＣＡＡＣＴＣＣＡＡＴ
ｔｘｐ１２ ＡＧＡＴＣＴＧＧＣＧＧＣＡＡＣＧ ＡＧＴＣＡＣＣＣＡＴＣＧＡＴＣＡＴＣ
ｔｘｐ１２０ ＡＡＡＧＣＴＣＧＧＣＴＧＴＡＧＡＡＡＴＡ ＣＧＣＴＴＡＡＣＡＡＣＴＣＣＴＡＣＣＡＴＣ
ｔｘｐ１５ ＣＡＣＡＡＡＣＡＣＴＡＧＴＧＣＣＴＴＡＴＣ ＣＡＴＡＧＡＣＡＣＣＴＡＧＧＣＣＡＴＣ
ｔｘｐ１３０ ＴＧＧＧＡＡＧＣＡＧＣＴＣＡＧＧ ＡＧＧＧＴＧＧＴＧＡＴＧＴＡＧＧＧＡ
ｔｘｐ１７ ＣＧＧＡＣＣＡＡＣＧＡＣＧＡＴＴＡＴＣ ＡＣＴＣＧＴＣＴＣＡＣＴＧＣＡＡＴＡＣＴＧ
ｔｘｐ１４５ ＧＴＴＣＣＴＣＣＴＧＣＣＡＴＴＡＣＴ ＣＴＴＣＣＧＣＡＣＡＴＣＣＡＣ
ｔｘｐ２１ ＧＡＧＣＴＧＣＣＡＴＡＧＡＴＴＴＧＧＴＣＧ ＡＣＣＴＣＧＴＣＣＣＡＣＣＴＴＴＧＴＴＧ
ｔｘｐ１６８ ＡＧＴＣＡＡＡＡＣＣＧＣＣＡＣＡＴ ＧＡＧＡＡＧＧＧＧＡＧＡＧＧＡＧＡＡ
ｔｘｐ３８ ＡＣＡＡＡＣＣＧＣＧＡＣＧＡＡＧＴＡＡＣ ＡＣＡＡＧＧＣＡＡＡＧＣＡＣＡＡＡＧＣ
ｔｘｐ２１０ ＣＧＣＴＴＴＴＣＴＧＡＡＡＡＴＡＴＴＡＡＧＧＡＣ ＧＡＴＧＡＧＣＧＡＴＧＧＡＧＧＡＧＡＧ
ｔｘｐ４７ ＣＡＡＴＧＧＣＴＴＧＣＡＣＡＴＧＴＣＣＴＡ ＧＧＴＧＣＧＡＧＣＴＡＧＴＴＡＡＧＴＧＧＧ
ｔｘｐ２１７ ＧＧＣＣＴＣＧＡＣＴＡＣＧＧＡＧＴＴ ＴＣＧＧＣＡＴＡＴＴＧＡＴＴＴＧＧＴＴＴ
ｔｘｐ５０ ＴＧＡＴＧＴＴＧＴＴＡＣＣＣＴＴＣＴＧＧ ＡＧＣＣＴＡＴＧＴＡＴＧＴＧＴＴＴＣＧＴＣＣ
ｔｘｐ２２７ ＴＧＡＡＡＧＴＴＴＴＧＧＣＡＴＴＧＡ ＴＧＴＡＧＧＡＴＡＧＣＣＣＡＧＧＴＴ
ｔｘｐ６０ ＧＣＴＡＧＣＴＧＡＣＧＣＡＣＧＴＣＴＣＴＧ ＴＧＣＡＡＣＣＣＧＡＧＣＧＧＴＧＡＣＴＡ
ｔｘｐ２８９ ＡＡＧＴＧＧＧＧＴＧＡＡＧＡＧＡＴＡ ＣＴＧＣＣＴＴＴＣＣＧＡＣＴＣ
ｔｘｐ６１ ＧＡＴＧＣＣＣＡＴＧＣＣＴＴＧＣ ＣＣＣＡＣＴＡＡＡＣＴＡＡＡＧＣＧＧＡＣＡ
ｔｘｐ２９９ ＣＴＣＴＣＣＣＣＣＴＴＴＧＴＣＡＴＣＣＡＴＣ ＴＣＴＴＧＣＣＣＡＣＣＡＧＧＡＣＴＴＣＴＣ
ｔｘｐ６７ ＣＣＴＧＡＣＧＣＴＣＧＴＧＧＣＴＡＣＣ ＴＣＣＡＣＡＣＡＡＧＡＴＴＣＡＧＧＣＴＣＣ
ｔｔｘｐ３１２ ＣＡＧＧＡＡＡＡＴＡＣＧＡＴＣＣＧＴＧＣＣＡＡＧＴ ＧＴＧＡＡＣＴＡＴＣＧＴＧＡＡＧＡＡＧＴＴＴＧＧＡＧＧＡＡＡ
ｔｘｐ６９ ＡＣＡＣＧＣＡＴＧＧＴＴＴＧＡＣＴＧ ＴＴＧＡＴＡＡＴＣＴＧＡＣＧＣＡＡＣＴＧ
ｔｘｐ３３１ ＡＡＣＧＧＴＴＡＴＴＡＧＡＧＡＧＧＧＡＧＡＣＡ ＡＧＴＡＴＡＡＴＡＡＣＡＴＴＴＴＧＡＣＡＣＣ
ｔｘｐ７５ ＣＧＡＴＧＣＣＴＣＧＡＡＡＡＡＡＡＡＡＣＧ ＣＣＧＡＴＣＡＧＡＧＣＧＴＧＧＣＡＧＧ
ｔｘｐ３５８ ＣＡＡＧＧＡＣＡＡＧＡＴＴＣＡＴＴＴＴＡＡＧＧＧ ＴＣＡＣＡＣＣＴＣＡＣＡＡＡＡＴＡＡＡＡＧＴＧＣ
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１０ｍｍｏｌ／ＬｄＮＴＰ，０．４μＬ２．５μｍｏｌ／ＬｐｒｉｍｅｒＲ，０．４μＬ
２．５μｍｏｌ／ＬｐｒｉｍｅｒＬ，０．１μＬＴａｑＤＮＡ聚合酶，用 ｄｄＨ２Ｏ补
水至１０μＬ。ＰＣＲ反应程序为：９４℃３ｍｉｎ；９４℃４５ｓ，５０～
６０℃１ｍｉｎ，７２℃２ｍｉｎ，３５个循环；７２℃１０ｍｉｎ（退火温度因
不同的标记而异）。根据所用分子标记的不同类型，扩增产

物选用聚丙烯酰胺凝胶电泳进行检测。

１．２．３　统计分析　依据 ＳＳＲ分子标记对酱香酒用１４５个高
粱种质的带型读取遗传多样性，每个标记的多态性信息含量

ＰＩＣ指数的计算公式为：
ＰＩＣ＝１－∑Ｐｉ

２。

式中：Ｐｉ是群体中含有第ｉ个等位基因的比例。
根据每个标记的等位基因出现与否，将标记转换为０和

１的二进制矩阵。将该矩阵作为输入文件，利用 ＮＴＳＹＳＰＣ
Ｖ２．０软件［１２］，计算Ｊａｃａｒｄ遗传相似性系数，进行ＰＣｏＡ分析、
ＵＰＧＭＡ聚类分析。

２　结果与分析

２．１　分子标记扫描
利用２８对ＳＳＲ引物对１４５份糯高粱育种资源进行扫描，

一共获得了６１个多态性位点，最少扩增多态性片段为１条，
最多扩增５条，平均扩增２．１８条。引物ｔｘｐ７５的多态性最高，
扩增了５条多态性片段。ＰＩＣ值计算结果（表２）显示，ＰＩＣ值
范围为０．０２～０．６６，平均值为０．４２；较多引物的 ＰＩＣ值出现
在０．２１～０．３０范围，所占比例为２０％；而较少的引物 ＰＩＣ值

出现在０～０．１０、０．４１～０．５０这２个范围，其比例均为１０％；
ＰＩＣ值在０．６１～０．７０之间引物对应有 ｔｘｐ３８、ｔｘｐ１２０、ｔｘｐ７５、
ｔｘｐ５０、ｔｘｐ６１。其中ＰＩＣ值在０．２１～０．３０范围内的引物最多，
有６对，分别是ｔｘｐ６９、ｔｘｐ２１７、ｔｘｐ３８、ｔｘｐ１２、ｔｘｐ４７、ｔｘｐ１７。
　　２８对ＳＳＲ引物在１４５份材料中的电泳结果显示，多态性
并不丰富。例如，在１４５份材料中，多态性良好的ＳＳＲ引物

表２　２８对ＳＳＲ引物的多态指数（ＰＩＣ）汇总

ＳＳＲ标记 ＰＩＣ值 ＳＳＲ标记 ＰＩＣ值
ｔｘｐ２２７ ０．０２ ｔｘｐ６ ０．３３
ｔｘｐ３１２ ０．０４ ｔｘｐ９６ ０．３５
ｔｘｐ１６８ ０．０８ ｔｘｐ１０５ ０．３５
ｔｘｐ２１０ ０．１３ ｔｘｐ２９９ ０．３９
ｔｘｐ６０ ０．１５ ｔｘｐ１３０ ０．４１
ｔｘｐ２８９ ０．１７ ｔｘｐ１４５ ０．４８
ｔｘｐ６５ ０．１９ ｔｘｐ６７ ０．５２
ｔｘｐ２１ ０．２０ ｔｘｐ３ ０．５５
ｔｘｐ６９ ０．２３ ｔｘｐ３０２ ０．５７
ｔｘｐ２１７ ０．２３ ｔｘｐ１５ ０．５８
ｔｘｐ３８ ０．２６ ｔｘｐ７５ ０．６１
ｔｘｐ１２ ０．２７ ｔｘｐ６１ ０．６４
ｔｘｐ４７ ０．２７ ｔｘｐ５０ ０．６４
ｔｘｐ１７ ０．２９ ｔｘｐ１２０ ０．６６

ｔｘｐ７５只在４、１０、２４、４１、４５、６６、７１、７２、７３等少量材料表现出
差异性，部分电泳结果见图１。由此推断，１４５份糯高粱材料
中大多数材料的来源较为接近，是相同的品种或者品系，存在

很大的亲缘关系。

２．２　遗传多样性和群体结构分析
根据６１个ＳＳＲ标记的基因分型数据，计算了品种（系）

间的Ｊａｃａｒｄ遗传相似系数（ｇｅｎｅｔｉｃｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ，ＧＳ），其变异范
围为０．６０～０．９８，平均值０．７１。利用非加权组平均法进行聚
类分析，ＵＰＧＭＡ结果显示，这１批糯高粱育种根据亲缘关系
的远近聚集在一起（图２）。１４５份糯高粱资源在 ＧＳ值０．６３

水平上主要聚集形成２个主要的类群：第１个群（ＧⅠ）由２
个亚群组成，其中的１个亚群主要由贵州高粱主栽品种红高
粱的衍生品系所组成，而且穗型多呈侧披散状；第２个群（Ｇ
Ⅱ）没有清晰地划分为几个亚群，主要包含其他不同血缘关
系的育种资源。

　　为了调查试验材料的群体结构，利用６１个多态性位点标
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记进行ＰＣｏＡ分析。如图３所示，第１主坐标（ＰＣｏ－１）、第２
主坐标（ＰＣｏ－２）分别解释 ５．６％、３．７％的群体遗传变异。
１４５份高粱材料聚集形成了２个群：右上侧的第１类群（ｇｒｏｕｐ
Ⅰ）包含大多数材料，在 ＰＣｏ－１、ＰＣｏ－２轴的２个方向上都
较为扩散。左下侧的第２类群（ｇｒｏｕｐⅡ）只包括了１６个高
粱材料，聚集较为紧密，主要由血缘关系与红缨子等贵州糯高

粱品种较远的外省高粱资源组成。

３　讨论

以国酒茅台为龙头的酿酒业是贵州省的传统支柱产业和

特色优势产业，也是贵州省财政收入的重要来源之一。虽然

贵州省高粱主栽品种红缨子等在产量方面与以往推广品种相

比有所提高，但仍不能满足贵州省酿酒发展的迫切需求，且杂

交高粱引种表现病虫害严重、转基因安全等问题［３，１３－１４］。因

此，应全面了解贵州酱香型酒用高粱种质资源的遗传多样性

信息，以期为培育优质、高产和抗病的育种工作选出杂交亲

本，并为建立杂种优势群提供理论指导。

在本项研究中，利用ＳＳＲ分子标记扫描了１４５份贵州省
酒用糯高粱材料，初步了解贵州省糯高粱现有育种资源的遗

传多样性水平。试验结果表明，贵州省白酒用糯高粱具有较

高的遗传相似性，说明这批育种资源具有较低的遗传多样性。

而ＵＰＧＭＡ聚类不能将这些高粱育种资源清晰地划分成不同
的类群，只是在ＧＳ＝０．６８的位置大概将其划分为２个类群。
在其他的研究中也得到相似的结果。Ａｙａｎａ等对埃塞俄比亚
和厄立特里亚高粱的遗传多样性研究中，发现不同地区的高

粱遗传多样性并不丰富，在聚类中不能按照地域来进行划

分［５］。Ｒｉｔｔｅｒ等在２００７年利用２７７个ＡＦＬＰ标记对９５份美国
甜高粱、籽粒高粱进行扫描，通过聚类分析发现，并不能将２
种高粱按照品种的分类而在遗传学上将其分为２个类群［１５］。

余传涨等在２０１０年利用５２个 ＳＳＲ标记调查了４１个高粱品
种的遗传多样性，通过聚类分析将这些高粱分为籽粒高粱、甜

高粱２个类群，但是却不能清晰地划分２类高粱之间的遗传
界限［１］。张晗等在２０１１年利用 ＳＳＲ标记，以６９份国外品种
为对照，对１２个地区１８４份中国高粱地方品种进行的遗传多
样性分析结果表明，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，不能将这些

高粱按地区或类型分开［８］。目前出现的高粱遗传多样性分

析不能明确划分类群的原因，可能是由于栽培品种与自然品

种高频的异型杂交，这与频繁的人类活动影响密不可分［５］。

本研究的ＰＣｏＡ分析结果显示，贵州省糯高粱育种资源多数

具有红缨子的血缘，表现为植株高大、无效分蘖较多、长穗侧

散披状。只有少数外来资源与其血缘关系较远，表现较大的

表型差异，植株较矮，穗型直立紧凑。

本研究结果显示，针对贵州省酱香型白酒用糯高粱育种

资源具有较高的遗传相似性，遗传多样性水平较低，从分子水

平解释了现有糯高粱种质资源贫乏、遗传基础狭窄、产量水平

低下等问题。因此，在我们今后的高粱育种中，应该增加种质

资源的遗传多样性，利用标记辅助育种等手段，选育优质高产

抗病、适合机械化生产、符合酱香型白酒酿造工艺的新品种，

更好地为贵州特色优势产业服务。
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