
高粱[Sorghum bicolor（Linn.）Moench]是世界

上仅次于玉米、小麦、水稻和大麦的第 5 大粮食作

物，具有耐旱、耐涝、耐贫瘠、耐盐碱等多重抗性，

抗逆性强，广泛分布于干旱半干旱地区和低洼易
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涝地区，具有粮饲、造酒、帚用、编织等多种用途，

分布于世界 5 大洲 58 个国家和地区。

1 高粱的种质资源多样性
迄今为止，全球共收集到高粱种质资源 168 500

份 ， 其 中 国 际 热 带 半 干 旱 地 区 作 物 研 究 所

（ICRISAT） 从 90 多个国家收集到 36 774 份，占

总数的 21. 8%。这些高粱种质资源代表了目前高

粱约 80%的变异性，其中近 90%来自热带半干旱

地区的发展中国家（Eberhart 等，1997）。而 60%

的资源来自 6 个国家，印度、埃塞俄比亚、苏丹、喀

麦隆、斯威士兰(恩格瓦尼)和也门。高粱种质资源

总数约 63%来自非洲，约 30%来自亚洲。栽培种
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较小(730Mbp) 基因组和丰富的耐旱遗传多样性使其成为一个优良的模式作物，用来研究抗旱性的遗传机制

和生理机制。近年来，分子标记技术的发展，加速了高粱高饱和度遗传连锁图谱的构建，也为高粱的抗性机制

的生理研究、基因功能的鉴定和克隆，分子标记辅助选择、有利基因的定向转移及基因聚合奠定了基础。
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与野生种比为 99∶1。在栽培种中，地方品种资源

约占总数的 84%。
在 ICRISAT，现已构建了高粱核心种质。组成

核心种质的基本原则是用尽可能少的种质数目提

供尽可能多的遗传多样性。在 ICRISAT 掌握的全

部高粱种质资源中，选择有代表性的和不同地理

来源的遗传资源进入核心种质。根据上述原则，按

照高粱分类和不同地理来源上从总资源中选择种

质进入亚组，这样就形成了多个亚组。下一步针对

进入亚组的种质资源，根据资源材料的农艺性状

表现资料进行深入分析，选择那些农艺性状优异

的、遗传变异性差异大的种质资源分别进入更加

密切相关的群。再在每个群中提取有代表性的种

质资源，按亚群总数的一定比例进行选择。这样一

来，在 ICRISAT 就组成了共 3 475 份材料的一个

高粱核心种质，约占 ICRISAT 保存的高粱种质资

源总数的 10%。在美国，在其掌握的高粱种质资

源总数 42 221 份材料中，选择了 200 余份组成了

美国高粱核心种质。高粱核心种质对其种质资源

的保存、维护和利用是一种经济、实用、适用和有

效的方法。
中国在全国范围内收集到 12 836 份地方高

粱种质资源，其中 10 414 份作为遗传资源登记，

并保存在国家遗传资源库里。这些种质包括 9 652

份地方品种、改良品种和品系，来自全国 28 个省、
市、自治区。如果按用途分，食用型 9 895 份、饲用

394 份、糖用 125 份（Qingshan Lu，2001）。中国作

物种质信息网公布了 5 538 份高粱种质的来源、
种类、保存单位以及相关农艺性状等信息，试验单

位或个人可以通过邮件的形式索要种质资料，用

于科研或育种研究。

2 分子标记在高粱研究上的应用
2.1 遗传多样性分析

遗传多样性 (diversity) 是指某一物种遗传资

源丰富的程度,故又称基因多样性。相当数量的高

粱遗传资源就组成了高粱遗传多样性。高粱遗传

多样性的正确记载对育种者、研究者利用其多样

性是必须的。
Abu Assa 等(2005)利用 16 个 SSR 标记对采

自苏丹、ICRISAT 和美国 Nebraska 的 96 个高粱

品系进行了分析。这些 SSR 标记可明确区分原始

品系和改良品种的基因型。SSR 标记聚类结果能

够很好地反映这些品系的起源地、谱系图、适应区

和形态特征。Smith 等(2000)利用 SSR 和 RFLP 标

记对 50 个高粱品系进行了研究，结果表明这 2 种

标记具有相似的分辨能力，但 SSR 技术节约成本

50%。SSR 和 RFLP 标记的结合使用能很好地区

分 50 个 广 泛 用 于 育 种 的 高 粱 自 交 系 (Menz et

2004)。分子标记还被用于检测大到一个国家的高

粱品种, 小到一个村落的地方小种(landrace)的遗

传 多 样 性 (Barnaud 2007；Deu 2008)。赵 香 娜

（2010）用 24 对扩增带型稳定的 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 SSR 标记遗传相似系数矩阵，按 UPGMA 方法

对 206 份甜高粱品种进行聚类分析，将其分为 A、
B 两大组。张晗（2011）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，通过对中国高粱和国外高粱的等位基

因丰度(Rs)和基因多样性(He)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。
2.2 遗传连锁图谱的构建

遗传连锁图谱是目的基因分离及序列分析、
基因结构和功能鉴定、目标性状分子标记的建立

及比较基因组学研究的基础。高粱分子遗传图谱

的构建始于 20 世纪 90 年代。Hulbert（1990）最

早报道用 ShanguiRed×M91051 的 F2 群体 55 个

单株和来源于玉米基因组克隆的 37 个 RFLP 探

针构建了第 1 张含有 36 个 RFLP 标记和 8 个连

锁群（LG）的遗传连锁图，连锁图长 283 cM。随后

的报道分别用不同的 F2 群体构建的高粱遗传连

锁图(Binelli 1992；Whitkus 1992; Melake-Berhan

1993；Ragab 1994；Xu 1994)，虽然连锁图的长度

有所增加，标记的位点数也增多，但还远不够完

善，连锁群的数目与高粱染色体的数目(n=10)远

不相符。实际上，最初的所谓高粱遗传连锁图只是

一些含有分子标记的遗传连锁片断，标记数目稀

少，连锁图长度也十分有限。
在已建立的遗传连锁图中，RFLP 是常用的分

子标记。RFLP 稳定性好，共显性，但 RFLP 作图比

较昂贵且繁琐，多态性比率也较低。随着高粱 SSR

标记的开发，以及 AFLP 技术的成熟，这些多态性

丰富、可重复性强、稳定性好的标记逐渐添加到已

有或新构建的遗传连锁图中 （Tao 1998；Subudhi

2000；Tao 2000；Bhattranakki 2000；Klein 2001；
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徐 吉 臣 等 ，2001；Haussmann 2002；Menz 2002）。
一 些 遗 传 连 锁 图 中 也 含 有 少 量 RAPD 标 记

（Subudhi 2000； 徐 吉 臣 等 ，2001；Haussmann

2002），但由于 RAPD 标记稳定性低，可重复性

差，在高粱遗传连锁图中的使用较少。
近年来发表的高粱遗传连锁图的标记位点数

不断增加，连锁群趋于完整，连锁图对全基因组的

覆盖率增加，标记间的平均距离减少。标记位点数

的增加，有利于基因的精细定位。目前构建最完整

也最具影响力的高密度的近于饱和的遗传图是

Menz（2002）发表的一张含有分布于 10 条染色体

的 2 926 个标记位点。该连锁图长度为 1 713 cM，

含有 2 425 个 AFLP 标记、136 个 SSR 标记和 203

个来源于水稻、玉米、大麦和燕麦的 cDNA 和核

DNA 克隆的分子标记。在这些分子标记中，2 590

个标记已经转化为可通过 PCR 扩增被检测的标

记。
2005 年以前，各实验室不断地对各自的连锁

图进行完善和增加新的位点，但不同实验室所建

图谱间缺乏应有的对比与整合，高粱的遗传连锁

图谱也缺少一个统一的命名系统。Kim （2005b）

以 BT×623 根尖有丝分裂中期染色体为材料，用

分布于 Menz （2002）构建的高粱遗传连锁图 10

个连锁群上的分子标记进行多探针 FISH 分析，

绘制了首张基于分子标记 FISH 的高粱染色体核

型图 - 高粱细胞基因组图谱（cytogenomic map）。
每条染色体的着丝粒位置由着丝粒特异性探针

pCEN38（Zwick 2000）确定。根据中期染色体的长

度把 10 条染色体分别命名为 SBI-01 （最长）～
SBI-10 （最短），SBI 三个字母分别代表高粱属和

高粱种，其相应的连锁群编号为 LG-01（最长）～
LG-10（最短），分别对应于 Menz（2002）遗传连

锁图的 A、B、C、D、J、I、E、H、F 和 G 连锁群，与其

它遗传图谱连锁群的对应关系见表 2。根据核型

分析习惯，短臂朝上排列，SBI-01、-02、-04、-05、
-06、-07 和 -10 与其相应的连锁群（Menz 2002）

朝向一致，而 SBI-03、-08 和 -09 与其朝向颠倒。
1 号染色体（SBI-01）最长，为 5.11 μm，10 号染

色体（SBI-10）最短，为 2.94μm。有 8 对染色体

SBI-02、-03、-04、-05、-07、-08、-09 和 -10 为

中着丝粒染色体，SBI-01 和 SBI-06 为近中着丝

粒染色体，在 SBI-01 短臂近着丝粒处有一次缢痕

（NOR）。该命名系统被大家一致认可，方便了研

究者们对不同的遗传图谱进行比对和分析，便于

不同连锁图之间信息的共享，也有利于对一些重

要性状的基因定位研究和分子标记辅助选择育

种。
新发展的 DArT 分子标记技术也应用到高粱

遗传连锁图谱构建上。Mace（2009) 在整合多个图

谱的基础上和应用高通量多态性评估技术的基础

上构建了高粱一致性连锁图谱。其中共含有 2 029

个标记，其中 DArT 分子标记 1 190 个。
2.3 基因定位和 QTL

2.3.1 抗旱性 QTL定位研究
由于高粱较小的基因组结构，较强的抗旱性、

适应性，使得高粱作为一个模式作物，日益受到重

视。完整的覆盖高粱全基因组的高密度遗传图谱

也构建完成，许多重要的性状也通过分子标记定

位于相应的遗传连锁群上。
高粱有两种重要的干旱反应特征，即开花前

抗旱性和开花后抗旱性（持绿性），分别由不同的

遗 传 机 制 控 制。Tunistra （1996） 与 Kebede 等

（2001）分别通过不同的 RIL 群体，各自定位了与

花 前 抗 旱 相 关 的 位 点 和 抗 旱 性 QTL。Crasta 等

（1999）、Kebede 等 （2001）、Tao 等 （2000）和

Haussman 等（2002）分别对持绿 QTL 做了大量的

研究，累计定位了 24 个持绿 QTL。尽管这些基因

研究主要集中在开花前抗旱性和开花后抗旱性

（持绿性），但作为一个完整的现象，高粱抗旱性的

遗传基础尚未被解释。Srinivas 等（2009）通过对

高粱干旱胁迫下的 ESTs 微卫星位点开发了 28

个与干旱相关的 EST-SSR，并将其定位到该课题

组构建的微卫星连锁图谱上。干旱条件下开发的

EST-SSR 将被应用到功能多样性分析，协调研

究，干旱 QTL 定位，这些 QTL 和标记将有助于育

种者对性状进行遗传改良和基因聚合，从而改善

高粱的抗旱性。
2.3.2 抗病虫性 QTL定位研究

病害、虫害也是制约高粱高产的主要因素之

一，抗病虫性 QTL 定位有利于高粱抗病虫的生理

机制研究和分子标记辅助育种。高粱抗病 QTL 定

位主要为：抗叶枯病 QTL 定位（Boora，1999），抗

锈病 QTL 定位 （Tao 1998），抗粒霉病 QTL 定位

（Klein 2001）。高粱抗虫 QTL 定位主要包括：抗蚜

虫 QTL 定位（Agrama 2002；Katsar 2002），抗摇蚊

QTL 定位（Tao 2003）。
2.3.3 其他性状 QTL定位研究

高粱育性恢复基因定位也是国内外研究学者

关注的焦点（Klein 2001；2005；Wen 2002），其他

方 面 的 基 因 定 位 研 究 还 包 括 ： 控 制 花 序 结 构
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（Brown 2006）、杂草抗性基因 (Mutengwa 2005；

Haussmann 2004；徐吉臣等，2001)、耐铝毒害基因

AltSB (Magalhaes 2004)已经被鉴定出来。随着对

能源甜高粱研究的重视，茎秆中糖分含量相关性

状的 QTL 定位也有相关报道 (Natoli 2002；Bian

2006；Ritter 2008)。
2.4 其他方面的应用

高粱现存种质资源的多样性水平和模式，有

助于分析特定基因的功能和改良具有特殊需要的

高粱。高粱连锁不平衡程度较高，只需不多的分子

标记就能进行相应 的 关 联 遗 传 学 研 究 (Hamblin

2005)。关联遗传学已用于高粱控制淀粉代谢和其

它性状的基 因 位 点 的 关 联 定 位 (Hamblin 2007;

Casa 2008)。
现在，高粱育种研究和种子生产经营开始向

商业化转移。建立快速、标准的种子质量检测方法

已成为规范种子市场经济秩序迫切需要的技术之

一。DNA 分子标记指纹图谱，因其分辨率高、稳定

可靠，可以准确鉴定生物个体和群体之间的差异，

已成为鉴别品种、品系和选择杂交亲本的有力工

具。詹秋文（2008）利用 4 个核心 RAPD 引物为 42

份高粱和苏丹草品种资源及 2 份国审品种高粱 -

苏丹草杂交种每份品种构建 1 张特定的数字指

纹，并且使用 3 对核心 SSR 引物就可构建了 42

份高粱和苏丹草的 SSR 数字指纹。

3 结束语
在美国能源部联合基因组研究所等 21 家科

研机构的合作下，高粱基因组测序利用全基因组

鸟枪测序法完成（Paterson 2009）。这将加速高粱

重要基因挖掘和定向遗传改良的研究，亦将促进

高粱分子标记研究和比较基因学研究。
高粱具有抗旱、耐盐碱和耐瘠薄土壤等特性，

鉴定和克隆这些优异的抗逆境胁迫基因，不仅有

利于培育多重抗性的高粱品种，同时也为其他作

物的抗性改良提供基因资源。随着全球煤炭、石油

和天然气等不可再生能源储量的日趋减少，生物

质能源的开发和利用已经引起各国科学家的关

注。作为栽培高粱的一个变种，甜高粱生育期短，

转化太阳能的效率高，并且作为能源植物具有种

质资源优势，从种质资源中发掘基因资源，再从中

设计和开发出产业需要的超能产品以及配套的利

用技术，有利于解决目前日益紧张的能源问题，但

这些问题的解决无疑还需要很多学科的深入研究

和相互交叉研究共同完成。
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各处理间存在差异，防效为 84%以上，40%毒死蜱

EC、4.5%高效氯氰菊酯处理间差异不显著，防效

相当。

由 7 d 校正死亡率作为防效对各药剂进行排

序 ：P11% 阿 维·烯 啶 虫 胺 EC>P25% 噻 虫 嗪 >P

10% 氟 啶 虫 酰 胺 Wg、2.5% 高 渗 吡 虫 啉 WP>P

3.2%甲维·啶虫脒 Me>P3%啶虫脒 Me>P 0.3%苦

参碱 Ws>P 40%毒死蜱 EC>P 4.5%高效氯氰菊

酯 EC。
以 3%啶虫脒 Me 为对照药剂，由室内毒力测定

毒力指数排序 Ｔi 阿维·烯啶虫胺 >Ｔi 噻虫嗪 >Ｔi

氟啶虫酰胺 >Ｔi 高渗吡虫啉 >Ｔi 甲维·啶虫脒 >

Ｔi 啶虫脒为主选的药剂。结合田间药效分析，药

后 7 d 11%阿维·烯啶虫胺 EC、25%噻虫嗪、10%

氟 啶 虫 酰 胺 Wg、2.5% 高 渗 吡 虫 啉 WP、3.2% 甲

维·啶虫脒 Me 各处理间无显著差异，即药效相当,

防效在 96%以上；所以防治瓜蚜时，首先选用

11%阿维·烯啶虫胺 EC；其次选用 25%噻虫嗪、

10%氟啶虫酰胺 Wg、2.5%高渗吡虫啉 WP、3.2%

甲维·啶虫脒 Me，7 d 校正死亡率在 96%以上。

3 小结与讨论
3.1 采用室内毒力测定和田间药效试验相结合

的方法，研究了瓜蚜的有效防治，室内毒力测定试

验结果为供试杀虫剂随着浓度的升高死亡率也升

高，相关性为正相关，根据室内毒力测定结果与田

间药效试验分析，在防治瓜蚜时室内毒力测定表

明，首先选用 11%阿维·烯啶虫胺 EC；其次选用

25%噻虫嗪、10%氟啶虫酰胺 Wg、2.5%高渗吡虫

啉 WP、3.2%甲维·啶虫脒 Me，7d 防效在 96%以

上。
3.2 由于室内毒力及田间试验各进行了一次，毒

力指数及校正死亡率可能略高，但不影响结果与

分析。
3.3 各药剂在田间使用时，还需要进一步大面

积、大范围地进行推广示范试验，对天敌的杀伤情

况还要进一步考查，可以更好地、全面地指导瓜类

生产。
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