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基于 rDNA-ITS 序列探讨甘蔗近缘属种的系统进化关系 
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摘   要 : 以狼尾草属 (Pennisetum Rich.)的象草 (P. purpureum) 为外群体 , 依据 rDNA-ITS 序列探讨了甘蔗亚族

(Saccharinae)内与甘蔗植物分类关系较近的 8 属 37 种 120 份材料的系统进化关系, 结果表明, ITS1 序列长度为

200~208 bp, 变异位点 91个, 简约信息位点 70个, GC含量为 60.4%~69.1%; ITS2序列长度为 215~220 bp, 变异位点

93个, 简约信息位点 68个, GC含量为 66.1%~73.4%; 5.8sDNA序列长度为 164 bp, 变异位点 18个, 简约信息位点 9

个, GC含量为 54.1%~58.0%; 根据变异位点, 简约信息位点占总位点的比例可以看出, ITS序列比 5.8sDNA序列变异

程度高, 其中 ITS1序列又较 ITS2序列变异丰富。属种间遗传距离表明芒属(Miscanthus)和荻属(Triarrhena)与甘蔗属

(Saccharum)的亲缘关系最近 , 其次为蔗茅属(Erianthus)和河八王属(Narenga); 而莠竹属(Microstegium)、大油芒属

(Spodiopogon)、白茅属(Imperata)与甘蔗属亲缘关系较远。根据甘蔗近缘属种的 NJ 和 MP 系统发育关系, 支持将斑

茅(E. arundinaceus)归入蔗茅属, 荻属归入芒属的观点; 河八王属的河八王(N. porphyrocoma)与滇蔗茅(E. rockii)亲缘

关系较近, 而与同属的金猫尾(N. fallax)亲缘关系较远; 蔗茅属和芒属属种系统进化关系较其他属种复杂; 有 4 份材

料被发现鉴定有误, 不应用于后续研究。 
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Abstract: Sugarcane related genera and species are important germplasm resources for sugarcane breeding and germplasm inno-
vation. To effectively collect these wild resources and utilize them, ITS (Internal Transcribed Spacer) sequence of 120 accessions 
which belong to eight genera and thirty seven species were used to analyze their genetic relationships and construct phylogentic 
relationships with P. purpureum as an outgroup. The results showed the sequence lengths of ITS1, ITS2 and 5.8sDNA of all ac-
cessions were 200–208 bp, 215–220 bp, and 164 bp respectively, and their variable sites were 91, 93, and 18, the informative sites 
were 70, 68, and 9, the GC content was 60.4%–69.1%, 66.1%–73.4%, and 54.1%–58.0%. According to the ratio of the variable 
sites and informative sites to all sites, ITS sequence was richer in variances than 5.8sDNA sequence, and the variances of ITS1 
sequence were richer than those of ITS2’s. The genetic distance analysis between sugarcane related genera and species indicated 
that Miscanthus and Triarrhena were the closest to Saccharum, and the closer ones were Erianthus and Narenga, so the species 
from these genera should be more considered on collecting sugarcane wild resources in the future; Microstegium, Spodiopogon 
and Imperata represented farther relationships with Saccharum. The sugarcane related genera and species were separated into ten 
groups according to the phylogenetic tree of neighbor-joining and maximum parsimony. According to their phylogenetic relation-
ships, E. arundinaceus should be separated from Saccharum and classified as Erianthus species; Triarrhena shoud be included in 
Miscanthus; the two species of Narenga did not remain in the same group, but N. porphyrocoma and E. rockii were clustered into 
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the same group, and N. fallax did not belong to any groups, so further researches are needed in identifying the two species. These 
species from Erianthus and Miscanthus were put in different groups, indicating the very complex genetic relationships within 
Erianthus and Miscanthus, their species possess big genetic differences. Four samples were found error in classifying species, so 
the application of their ITS sequences should be avoided. 
Keywords: Sugarcane; ITS; Phylogeny; Saccharinae 

甘蔗亚族(Saccharinae)在系统发育上属于黍亚

科(Panicoideae)蜀黍族(Andropogoneae)中较原始的

一个类群, 广泛分布于全世界的热带和亚热带地区, 

共包含 24 属 240 种[1], 其中有很多属种与人类生产

活动密切相关 , 如甘蔗属 (Saccharum L.)、芒属

(Miscanthus Anderss.)、蔗茅属(Erianthus Michaux.)

等。其中甘蔗属是目前该族中与人类生产和生活最

为密切, 利用最为广泛的一个属, 该属中的热带种

(S. officinarum)、印度种 (S. barberi)、中国种 (S. 

sinense)、大茎野生种 (S. robustum)、割手密 (S. 

spontaneum)都是重要的甘蔗亲本资源 [2]。1957年, 

印度学者 Mukherjce[3]对采集的印度野生甘蔗及其

近缘种研究后 , 证明甘蔗属、蔗茅属、硬蔗草属

[Sclerostachya (Hack.) A. Camus] 和 河 八 王 属

(Narenga Bor)是与甘蔗起源密切相关的近缘内交群, 

因此首次使用“甘蔗属复合体”(Saccharum complex)

这个词来统称这些植物种。1975 年, Daniels 等[4]建

议将芒属也归入甘蔗属复合体。1998 年, 文颖[5]认

为甘蔗亚族的油芒属(Eccoilopus Stend.)、芒莠竹属

(Polliniopsis Hayata)、金茅属(Eulalia Kunth)、金棉

木属(Eriochrysis P. Beauv.)、大油芒属(Spodiopogon 

Trin)等从生态地理分布来看与甘蔗属同域, 而且又

可与甘蔗属内种杂交, 因此提出也应将这些属纳入

甘蔗种质资源库中。目前国内外针对甘蔗属内 5 个

种的系统发育关系研究较多, 普遍认为大茎野生种

是热带种的原始祖先, 中国种和印度种是热带种和

割手密的天然杂交后代, 同时在形成过程中可能融

入了其他属种的血缘[6-10]。对于甘蔗属复合体, 国内

外研究者通过分子标记技术、rDNA-ITS序列、叶绿

体 rbcl 序列进行过初步探讨, 但由于属种材料较难

获得, 因此所涉及的属种数较少, 对于甘蔗属复合

体内属种间的进化关系解释不够明了, 尚存在很多

争议[7-8,11-16]; 而对于甘蔗亚族内其他甘蔗近缘属种

与甘蔗属的亲缘关系研究还处于空白。由于以上原

因, 目前甘蔗种质资源的收集和利用还主要以甘蔗

属内资源为主, 对甘蔗近缘属种涉及较少。本研究

利用近几十年来国内外研究工作者对甘蔗亚族内甘

蔗近缘属种 rDNA-ITS 序列测序的结果, 探讨甘蔗

近缘属种间的系统发育关系, 以期为甘蔗种质资源

的收集和创新利用提供有价值的理论指导。 

1  材料与方法 

1.1  材料来源 

以与甘蔗植物分类关系较近的甘蔗亚族为研究

对象, 在GenBank数据库中对其包含的 24个属进行

检索 , 共检索到 8 个属 39 种共计 166 份材料的

rDNA-ITS序列。对 rDNA-ITS序列进行初步比对分

析后, 将序列缺失较多的白茅属(Imperata Cyr.) 45

份材料[包含巴西茅草(Imperata brasiliensis) 1份、短

叶白茅 (Imperata brevifolia) 1 份、白茅 (Imperata 

cylindrica) 43份 ]剔除 , 剩余 37 种 120 份材料的

rDNA-ITS 序列用于本研究, 其中芒属有 10 种, 莠

竹属(Microstegium Nees)有 8种, 甘蔗属有 5种和 6

个甘蔗品种, 蔗茅属有 7种, 荻属(Triarrhena Nakai)

有 3种或变种, 河八王属 2种, 白茅属 1种, 大油芒

属 1 种 , 选用狼尾草属 (Pennisetum Rich)象草 (P. 

purpureum)作为外群体 , 狼尾草属属于黍亚科

(Panicoideae)黍族(Paniceae), 象草为多年生高大草

本, 植株形态与甘蔗相似, 是我国重要的牧草资源

(表 1)。 

1.2  序列分析和分子进化树构建 

使用MEGA 4.0 [17]软件中的“Align by clustalW”

对参试材料序列进行多重序列比对分析, 空位(gap)

作为缺失处理。然后计算 ITS1序列、5.8sDNA序列、

ITS2 序列的变异位点(variable site)、简约信息位点

(informative site)数。使用 Kimura 2-Parameter参数

计算甘蔗近缘属间遗传距离及甘蔗近缘属各种与甘

蔗属的遗传距离, 使用邻接法(neighbor-joining, NJ)

和最大简约法(maximum parsimony, MP)对所有材料

的 ITS 序列进行系统进化分析, 同时进行 1 000 次

Bootstrap 自展法检验各分支的支持度, 形成自展支

持率大于 50%的系统发育树。 

2  结果与分析 

2.1  ITS序列组成和变异 

从表 2可以看出, 参试材料的 ITS1序列长度为 
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表 1  甘蔗近缘属种材料的种名和来源 
Table 1  Name and origin of sugarcane related genera and species 

样品编号 
Sample No. 

种名 
Species name 

属名 
Genus name 

GenBank登录编号 
GenBank accession number 

1 斑茅 Erianthus arundinaceus 蔗茅属 Erianthus AF345202 

2 斑茅 Erianthus arundinaceus 蔗茅属 Erianthus AF345203 

3 斑茅 Erianthus arundinaceus 蔗茅属 Erianthus AF345204 

4 斑茅 Erianthus arundinaceus 蔗茅属 Erianthus AF345205 

5 斑茅 Erianthus arundinaceus 蔗茅属 Erianthus AF345206 

6 斑茅 Erianthus arundinaceus 蔗茅属 Erianthus AF345207 

7 斑茅 Erianthus arundinaceus 蔗茅属 Erianthus AF345208 

8 斑茅 Erianthus arundinaceus 蔗茅属 Erianthus AF345209 

9 斑茅 Erianthus arundinaceus 蔗茅属 Erianthus AF345210 

10 斑茅 Erianthus arundinaceus 蔗茅属 Erianthus AF345211 

11 斑茅 Erianthus arundinaceus 蔗茅属 Erianthus AF345212 

12 斑茅 Erianthus arundinaceus 蔗茅属 Erianthus AY116295 

13 斑茅 Erianthus arundinaceus 蔗茅属 Erianthus EF211956 

14 蔗茅 Erianthus fulvus 蔗茅属 Erianthus AF345218 

15 蔗茅 Erianthus fulvus 蔗茅属 Erianthus AF345219 

16 蔗茅 Erianthus fulvus 蔗茅属 Erianthus AF345220 

17 沙生蔗茅 Erianthus ravennae 蔗茅属 Erianthus AY116296 

18 沙生蔗茅 Erianthus ravennae 蔗茅属 Erianthus AF019824 

19 滇蔗茅 Erianthus rockii 蔗茅属 Erianthus AF345216 

20 滇蔗茅 Erianthus rockii 蔗茅属 Erianthus AF345217 

21 大蔗茅 Erianthus giganteus 蔗茅属 Erianthus DQ005048 

22 Erianthus strictus a 蔗茅属 Erianthus DQ005049 

23 Erianthus contortus a 蔗茅属 Erianthus AY116287 

24 突节荻 Triarrhena lutarioriparia var. elevationodis 荻属 Triarrhena EF211953 

25 突节荻 Triarrhena lutarioriparia var. elevationodis 荻属 Triarrhena EF211952 

26 南荻 Triarrhena lutarioriparia var. lutarioriparia 荻属 Triarrhena EF211954 

27 南荻 Triarrhena lutarioriparia var. lutarioriparia 荻属 Triarrhena EF211955 

28 荻 Triarrhena sacchariflorus 荻属 Triarrhena AJ426564 

29 荻 Triarrhena sacchariflorus 荻属 Triarrhena AY116282 

30 白茅 Imperata cylindrica 白茅属 Imperata AF092512 

31 白茅 Imperata cylindrica 白茅属 Imperata AF345653 

32 白茅 Imperata cylindrica 白茅属 Imperata AY116297 

33 刚莠竹 Microstegium ciliatum 莠竹属 Microstegium EU489088 

34 刚莠竹 Microstegium ciliatum 莠竹属 Microstegium FJ170271 

35 刚莠竹 Microstegium ciliatum 莠竹属 Microstegium FJ170272 

36 刚莠竹 Microstegium ciliatum 莠竹属 Microstegium FJ170273 

37 刚莠竹 Microstegium ciliatum 莠竹属 Microstegium FJ170274 

38 刚莠竹 Microstegium ciliatum 莠竹属 Microstegium FJ170275 

39 刚莠竹 Microstegium ciliatum 莠竹属 Microstegium FJ170276 

40 法利莠竹 Microstegium fauriei 莠竹属 Microstegium EU489079 

41 膝曲莠竹 Microstegium geniculatum 莠竹属 Microstegium EU489071 

42 Microstegium glabratum a 莠竹属 Microstegium EU489077 

43 Microstegium glabratum a 莠竹属 Microstegium EU489066 

44 Microstegium glabratum a 莠竹属 Microstegium EU489068 
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(续表 1) 

样品编号 
Sample No. 

种名 
Species name 

属名 
Genus name 

GenBank登录编号 
GenBank accession number 

45 Microstegium glabratum a 莠竹属 Microstegium EU489069 

46 Microstegium glabratum a 莠竹属 Microstegium EU489070 

47 Microstegium glabratum a 莠竹属 Microstegium EU489086 

48 Microstegium glabratum a 莠竹属 Microstegium EU489087 

49 日本莠竹 Microstegium japonicum 莠竹属 Microstegium EU489076 

50 日本莠竹 Microstegium japonicum 莠竹属 Microstegium EU489081 

51 日本莠竹 Microstegium japonicum 莠竹属 Microstegium EU489082 

52 竹叶茅 Microstegium nudum 莠竹属 Microstegium EU489067 

53 多芒莠竹 Microstegium somae 莠竹属 Microstegium EU489072 

54 多芒莠竹 Microstegium somae 莠竹属 Microstegium EU489074 

55 多芒莠竹 Microstegium somae 莠竹属 Microstegium EU489075 

56 多芒莠竹 Microstegium somae 莠竹属 Microstegium EU489084 

57 多芒莠竹 Microstegium somae 莠竹属 Microstegium EU489085 

58 柔枝莠竹 Microstegium vimineum 莠竹属 Microstegium EU489080 

59 柔枝莠竹 Microstegium vimineum 莠竹属 Microstegium EU489083 

60 Miscanthus ecklonii a 芒属 Miscanthus AY116290 

61 五节芒 Miscanthus floridulus 芒属 Miscanthus AF345214 

62 五节芒 Miscanthus floridulus 芒属 Miscanthus AF345215 

63 五节芒 Miscanthus floridulus 芒属 Miscanthus AY116278 

64 五节芒 Miscanthus floridulus 芒属 Miscanthus AY116280 

65 五节芒 Miscanthus floridulus 芒属 Miscanthus AY116281 

66 五节芒 Miscanthus floridulus 芒属 Miscanthus EF211948 

67 五节芒 Miscanthus floridulus 芒属 Miscanthus EF211949 

68 Miscanthus fuscus a 芒属 Miscanthus AY116286 

69 巨芒草 Miscanthus giganteus 芒属 Miscanthus AJ426562 

70 巨芒草 Miscanthus giganteus 芒属 Miscanthus AJ426563 

71 Miscanthus junceus a 芒属 Miscanthus AF190765 

72 Miscanthus junceus a 芒属 Miscanthus AY116288 

73 Miscanthus junceus a 芒属 Miscanthus AY116289 

74 尼泊尔芒 Miscanthus nepalensis 芒属 Miscanthus AY116292 

75 Miscanthus oligostachyus a 芒属 Miscanthus AY116277 

76 Miscanthus oligostachyus a 芒属 Miscanthus AY116279 

77 芒 Miscanthus sinensis 芒属 Miscanthus AF019822 

78 芒 Miscanthus sinensis 芒属 Miscanthus AF345227 

79 芒 Miscanthus sinensis 芒属 Miscanthus AF345228 

80 芒 Miscanthus sinensis 芒属 Miscanthus AJ426565 

81 芒 Miscanthus sinensis 芒属 Miscanthus AJ426566 

82 芒 Miscanthus sinensis 芒属 Miscanthus AY116272 

83 芒 Miscanthus sinensis 芒属 Miscanthus AY116273 

84 芒 Miscanthus sinensis 芒属 Miscanthus AY116274 

85 芒 Miscanthus sinensis 芒属 Miscanthus AY116275 

86 芒 Miscanthus sinensis 芒属 Miscanthus AY116276 

87 芒 Miscanthus sinensis 芒属 Miscanthus DQ005060 

88 芒 Miscanthus sinensis 芒属 Miscanthus EF211950 

89 芒 Miscanthus sinensis 芒属 Miscanthus EF211951 
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(续表 1) 

样品编号 
Sample No. 

种名 
Species name 

属名 
Genus name 

GenBank登录编号 
GenBank accession number 

90 八丈芒 Miscanthus sinensis subsp. condensatus 芒属 Miscanthus AY116270 

91 合欢高山芒 Miscanthus transmorrisonensis 芒属 Miscanthus AY116271 

92 金猫尾 Narenga falla 河八王属 Narenga AF345213 

93 河八王 Narenga porphyrocoma 河八王属 Narenga AF345233 

94 河八王 Narenga porphyrocoma 河八王属 Narenga AF345234 

95 河八王 Narenga porphyrocoma 河八王属 Narenga AF345235 

96 河八王 Narenga porphyrocoma 河八王属 Narenga AF345236 

97 印度种 Saccharum barberi 甘蔗属 Saccharum AF345199 

98 印度种 Saccharum barberi 甘蔗属 Saccharum AF345200 

99 印度种 Saccharum barberi 甘蔗属 Saccharum AF331657 

100 热带种 Saccharum officinarum 甘蔗属 Saccharum AF345229 

101 热带种 Saccharum officinarum 甘蔗属 Saccharum AF345230 

102 热带种 Saccharum officinarum 甘蔗属 Saccharum AF345231 

103 热带种 Saccharum officinarum 甘蔗属 Saccharum AY116284 

104 热带种 Saccharum officinarum 甘蔗属 Saccharum DQ005064 

105 大茎野生种 Saccharum robustum 甘蔗属 Saccharum AF345238 

106 大茎野生种 Saccharum robustum 甘蔗属 Saccharum AF345239 

107 中国种 Saccharum sinense 甘蔗属 Saccharum AF345240 

108 中国种 Saccharum sinense 甘蔗属 Saccharum AF345241 

109 中国种 Saccharum sinense 甘蔗属 Saccharum AF345242 

110 中国种 Saccharum sinense 甘蔗属 Saccharum AF345243 

111 割手密 Saccharum spontaneum 甘蔗属 Saccharum AF345244 

112 割手密 Saccharum spontaneum 甘蔗属 Saccharum AF345245 

113 割手密 Saccharum spontaneum 甘蔗属 Saccharum AY116285 

114 甘蔗品种 Saccharum spp. 甘蔗属 Saccharum AF345221 

115 甘蔗品种 Saccharum spp. 甘蔗属 Saccharum AF345222 

116 甘蔗品种 Saccharum spp. 甘蔗属 Saccharum AF345223 

117 甘蔗品种 Saccharum spp. 甘蔗属 Saccharum AF345224 

118 甘蔗品种 Saccharum spp. 甘蔗属 Saccharum AF345225 

119 甘蔗品种 Saccharum spp. 甘蔗属 Saccharum AF345226 

120 大油芒 Spodiopogon sibiricus 大油芒属 Podiopogon AY116300 

121 象草 Pennisetum purpureum 狼尾草属 Pennisetum AF345232 

a: 无中文学名。a: no name of Chinese taxa. 
 

表 2  甘蔗近缘属 ITS 序列长度和 GC 含量 
Table 2  Sequence length and GC content of ITS sequence for sugarcane related genera 

ITS1 5.8sDNA ITS2 
属名 

Genus 
GC含量 

GC content 
(%) 

序列长度 
Sequence length 

(bp) 

GC含量 
GC content

(%) 

序列长度 
Sequence length

(bp) 

GC含量 
GC content 

(%) 

序列长度 
Sequence length 

(bp) 

蔗茅属 Erianthus 65.97 206,207,208 56.78 164 70.82 216,218 

白茅属 Imperata 66.63 204,206 56.70 164 72.80 216 

芒属 Miscanthus 63.04 206,207,208 56.62 164 68.46 217,218,220,221

莠竹属 Microstegium 65.52 200,206,207,208 56.07 164 71.42 215,217,219 

河八王属 Narenga 65.52 207 57.18 164 70.44 219,220 

甘蔗属 Saccharum 64.13 206,207 57.55 164 70.16 217,218,219,221

荻属 Triarrhena 62.77 206,207 56.48 164 69.60 220 

大油芒属 Spodiopogon 66.30 207 56.00 164 69.20 216 
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200~208 bp, 其中莠竹属有 4种不同长度的序列, 芒

属和蔗茅属有 3 种, 白茅属、甘蔗属和荻属各有 2

种, 其他属有 1种; TIS2序列长度为 215~220 bp, 其

中芒属和甘蔗属有 4种序列长度, 莠竹属有 3种, 蔗

茅属和河八王属有 2种; 5.8sDNA序列长度都为 164 

bp (表 2)。ITS1序列、5.8sDNA序列和 ITS2序列经

ClustalW对排后, 长度分别为 215、164和 226 bp, 其

中 ITS1 序列的变异位点为 91 个 , 占总位点数的

42.33%, 简约信息位点数目为 70个, 占总位点数的

32.56%, GC 含量 60.4%~69.1%, 从各属 GC 含量的

平均值来看, 荻属和芒属偏小, 白茅属和大油芒属

偏大; TIS2 序列的变异位点 93 个, 占总位点数的

41.15%, 简约信息位点为 68 个, 占总位点数的

30.09%, GC含量在 66.1%~73.4%, 平均值以芒属和

大油芒属偏小, 白茅属和莠竹属偏大; 5.8sDNA 序

列变异位点 18个, 占总位点数的 10.98%, 简约信息

位点为 9个, 占总位点数的 5.49%, GC含量为 54.1%~ 

58.0%, 各属 GC含量平均值差别不大。从变异位点

和简约信息位点占总位点的比例(表 3)来看 ITS1 和

ITS2序列变异程度较高, ITS1序列又较 ITS2序列变

异丰富, 因此在属种系统发育研究上能够提供更多

的遗传信息, 而 5.8sDNA 序列比较保守, 变异较少, 

因此所能提供的遗传信息有限。 

2.2  甘蔗近缘属间及与甘蔗属的亲缘关系 

根据 Kimura 2-Parameter 计算属种间的遗传距

离来反映各属间及各属与甘蔗属的亲缘关系(表 4), 

属间以芒属和荻属遗传距离最近, 为 0.023, 表明二

者的亲缘关系最近 , 其次为河八王属与蔗茅属

(0.053), 第三为蔗茅属和白茅属(0.056)。遗传距离最

大的为芒属和莠竹属, 为 0.107, 亲缘关系最远; 其

次为荻属和莠竹属、大油芒属和芒属(0.103), 第三

为甘蔗属和莠竹属(0.098); 整体来看莠竹属和大油

芒属与其他属亲缘关系较远。从与甘蔗属的遗传距

离来看, 荻属与甘蔗属的亲缘关系最近, 遗传距离

为 0.058, 其次为蔗茅属(0.059)、芒属(0.065)、河八

王属(0.065); 莠竹属、大油芒属、白茅属与甘蔗属

亲缘关系较远。因此在甘蔗的野生资源利用上应重

点考虑荻属、蔗茅属、芒属、河八王属。 
 

表 3  甘蔗近缘属种 ITS 序列变异情况 
Table 3  Variable analysis of ITS sequence from sugarcane related genera and species 

ITS1 5.8sDNA ITS2 

 数量
No. 

占总位点数比例 
Ratio of the site to all sites

(%) 

数量 
No. 

占总位点数比例 
Ratio of the site to all sites

(%) 

数量 
No. 

占总位点数比例 
Ratio of the site to all sites

(%) 

变异位点 Variable site 91 42.33 18 10.98 93 41.15 

简约信息点 Informative site 70 32.56 9 5.49 68 30.09 

 
表 4  甘蔗近缘属间遗传距离 

Table 4  Genetic distance between sugarcane related genera 

属名 Genus 1 2 3 4 5 6 7 

1 蔗茅属 Erianthus —       

2 荻属 Triarrhena 0.061       

3 白茅属 Imperata 0.056 0.071      

4 莠竹属 Microstegium 0.081 0.103 0.092     

5 芒属 Miscanthus 0.063 0.023 0.081 0.107    

6 河八王属 Narenga 0.053 0.065 0.074 0.091 0.067   

7 大油芒属 Spodiopogon 0.077 0.098 0.085 0.090 0.103 0.085  

8 甘蔗属 Saccharum 0.059 0.058 0.083 0.098 0.065 0.065 0.097 

 

2.3  甘蔗近缘属各种与甘蔗属的亲缘关系 

从甘蔗近缘属各种与甘蔗属的遗传距离来看 , 

各种与甘蔗属的遗传距离在 0.045~0.115之间, 采用

组距式分组法, 以组距 0.014将遗传距离值分为 5组

(表 5)。第 I组, 遗传距离 0.045~0.059, 包含蔗茅属

3个种, 荻属 3个种或变种, 芒属 2个种, 河八王属

1种, 共计 9个种, 与甘蔗属亲缘关系较近; 第 II组, 

遗传距离在 0.060~0.074 之间, 共包含蔗茅属 4 种, 

芒属 7 种, 河八王属 1 种; 第 III 组, 遗传距离在

0.075~0.089 之间, 共包含蔗茅属 1 种, 芒属 1 种、

白茅属 1 种, 莠竹属 3 种; 第 IV 组, 遗传距离在

0.090~0.104之间, 共包含莠竹属 1种, 大油芒 1种;  
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表 5  甘蔗近缘属种与甘蔗属的遗传距离分组 
Table 5  Group for genetic distance between sugarcane related species and Saccharum 

组数 
Group number 

遗传距离范围 
Range of genetic distance 

种类  
Species 

I 0.045–0.059 E. strictus; 蔗茅 E. fulvus; M. ecklonii; 大蔗茅 E. giganteus; 突节荻 T. lutarioriparia var. 

elevationodis; 荻 T. sacchariflorus;南荻 T. lutarioriparia var. lutarioriparia; 金猫尾 N. falla; 
M. fuscus 

II 0.060–0.074 巨芒草 M. giganteus; 斑茅 E. arundinaceus; E. contortus; 合欢高山芒 M. transmorrisonen-

sis; 五节芒 M. floridulus; 芒 M. sinensis; 滇蔗茅 E. rockii; 八丈芒 M. sinensis subsp. Con-

densatus; M. oligostachyus; 河八王 N. porphyrocoma; 尼泊尔芒 M. nepalensis; 沙生蔗茅 E. 
ravennae 

III 0.075–0.089 M. junceus; M. glabratum; 法利莠竹 M. fauriei; 膝曲莠竹 M. geniculatum; 白茅 I. cylindrica

IV 0.090–0.104 大油芒 S. sibiricus; 刚莠竹 M. ciliatum 

V 0.105–0.119 柔枝莠竹 M. vimineum; 日本莠竹 M. japonicum; 多芒莠竹 M. somae; 竹叶茅 M. nudum 

 

第 V组, 遗传距离在 0.105~0.119之间, 共包含莠竹

属 4 种。整体来看蔗茅属、芒属、荻属等属种与甘

蔗属亲缘关系最近, 其次为河八王属, 而莠竹属、白

茅属、大油芒属与甘蔗属亲缘关系较远, 因此在甘

蔗野生种质资源收集时, 蔗茅属、芒属、荻属各种

应列为重要的采集对象, 同时在利用甘蔗近缘属进

行种质创新时也应给予重点考虑。 

2.4  分子系统树的比较和分析 

使用邻接法和最大简约数法构建的 50%多数原

则系统发育树比较相似, 其中获得的最大简约树的

一致性指数(CI)为 0.6419, 保持指数(RI)为 0.9213, 

重复尺度一致性指数(RCI)为 0.5915。根据 NJ和 MP

系统发育树可以看出, 外群体象草首先与甘蔗近缘

属种分开, 表现出较远的血缘关系, 而其他 120 份

甘蔗近缘属种材料形成一个大的分支, 在大的分支

下, NJ 系统发育树(图 1)形成 10 个主要分支(A~J), 

自展支持率在 56%~100%, 对于河八王属的金猫尾

(N. fallax)、蔗茅属的 3个种[大蔗茅(E. giganteus)、

E. strictus、E. contortus]、芒属的 M. ecklonii和 M. 

junceus 的 71 号材料因没有得到自展支持率的有效

支持(小于 50%), 所以未归入上述任何一个分支。

MP 系统发育树(图略)形成 11 个主要分支, 自展支

持率在 53%~99%, 其中 10个分支与 NJ系统发育树

一致, 第 11 个分支由蔗茅属的 3 个种[大蔗茅(E. 

giganteus)、E. strictus、E. contortus]形成, 自展支持

率为 53%, 另外NJ系统发育树中归入H组的大油芒

(S. sibiricus)未归入任何分支。整体来看, NJ和 MP

系统发育树的 10 个分支之间自展支持率偏小(小于

50%), 因此无法准确了解分支之间的亲缘关系。 

从 2种系统发育树形成的 10个分支来看, A分

支主要由芒属 6个种和荻属 3个种或变种共计 31份

材料组成, 自展支持率达到了 99%和 98%, 表明荻

属与芒属的关系十分接近, 与陈少风等[16]的研究结

果一致, 在分支内, 芒属 6个种的材料未按种形成 6

个明显分支, 表明芒属的 6个种差异并不明显 ; 芒

(M. sinensis)的 88号材料不与其他芒材料聚为一组, 

而与荻属 3 个种或变种材料聚为一个小的分支, 自

展支持率为 65%和 61%, 表明对芒 88号材料的鉴定

可能有误。B 分支主要由甘蔗属 5 个种和 6 个甘蔗

品种共计 23个材料组成, 自展支持率达到了 97%和

94%, 分支内除 4 份中国种材料聚为一个小支外(自

展支持率为 77%和 82%), 其他 4个种未形成各自独

立的分支, 说明中国种与其他 4 个种在遗传组成上

有一定差异, 而其他 4 个种之间没有表现出明显的

种上分化; 6个甘蔗品种材料并未均与热带种聚在一

起, 说明一些品种与其他种的血缘有关。C 分支主

要由蔗茅属的蔗茅(E. fulvus)组成。D分支由芒属的

尼泊尔芒(M. nepalensis)和芒的 87 号材料组成, 自

展支持率达到 100%和 99%, 87号材料不与其他芒材

料聚为同一分支, 说明 87 号材料被鉴定为芒有误, 

归为尼泊尔芒比较合适。E分支由芒属的 M. junceus

的 72号和 73号材料组成, 自展支持率为 56%和67%, 

而其 71号材料不归入任何一分支, 说明该材料可能

不属于 M. junceus。F分支主要由河八王属的河八王

(N. porphyrocoma)、蔗茅属的滇蔗茅(E. rockii)、芒

属的 M. fuscus组成, 自展支持率为 84%和 83%, 说

明 3 个种的亲缘关系较近。G 分支主要由莠竹属 5

个种组成, 其中刚莠竹(M. ciliatum)、柔枝莠竹(M. 

vimineum)、M. glabratum等 3个种的材料各自聚为

小的分支, 且都有比较高的自展支持率, 法利莠竹

(M. fauriei)、刚莠竹的 33 号材料、膝曲莠竹(M. 

geniculatum)聚为一小支, 自展支持率达到 100%和

99%, 表明法利莠竹和膝曲莠竹亲缘关系很近, 刚

莠竹的 33号材料未与其他刚莠竹材料聚为同一分  
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图 1  基于 ITS 序列构建甘蔗近缘属 120 个材料的 NJ 系统发育树 
Fig. 1  Neighbor-joining tree based on ITS sequences of 120 accessions from sugarcane related genera with P. purpureum as out-

group 
狼尾草属的象草(Pennisetum purpureum)作为外群, 分支上显示 1000 次重复 Bootstrap抽样检验自展支持率大于 50%的值, 

种名括号内数字代表材料编号。 

Numbers above the branches denote more than 50% bootstrap values (%) of 1000 replications; the number in parenthesis is accessions No. 
 

 



第 11期 刘新龙等: 基于 rDNA-ITS序列探讨甘蔗近缘属种的系统进化关系 1861 

 

 

最近, 其次为M. glabratum, 第 3为法利莠竹和膝曲

莠竹。H 分支由莠竹属的另外 3 个种组成, 自展支

持率达到 100%和 99%, 表明 3个种的亲缘关系很近, 

其中日本莠竹(M. japonicum)与多芒莠竹(M. somae)

亲缘关系最近, 其次为竹叶茅(M. nudum)。I分支由

白茅属白茅的 3 份材料组成。J 组蔗茅属的斑茅(E. 

arundinaceus)和沙生蔗茅(M. ravennae)组成 , 自展

支持率为 67%和 57%, 表明 2个种的亲缘关系较近。 

3  讨论 

3.1  甘蔗近缘属种间分类关系 

甘蔗近缘属种间在植物分类关系上较为复杂和

混乱, 到目前为止对有些属种系统发育关系依然存

在争议[7]。对于争议较大的斑茅, 《中国植物志》将

其归入甘蔗属[18], 国外甘蔗界普遍认为斑茅是蔗茅

属的一个种, 因其与蔗茅属部分种相似, 如 E. ben-

galense、E. procerus等[11,19], 国内蔡青等[8]使用 3对

AFLP 引物对甘蔗属复合体的系统进化关系研究表

明斑茅虽与蔗茅属的滇蔗茅和蔗茅遗传关系较远 , 

但与蔗茅属其他 5个种(E. procerus、E. begalense、

E. sarpet、E. elephantium、E. ravennae)聚为一类, 因

此支持将斑茅归入蔗茅属的观点。陈辉等[7]和张云

武等[15]分别使用 rDNA-ITS 序列, 叶绿体 rbcl 基因

序列比较斑茅和蔗茅属滇蔗茅和蔗茅的关系, 结果

表明斑茅与滇蔗茅、蔗茅、甘蔗属 4 个种亲缘关系

较远, 提出斑茅应独立成为一属。本研究结果表明

斑茅不与甘蔗属 5 个种聚为同一分支, 因此支持将

斑茅从甘蔗属分离出来的观点, 从斑茅与蔗茅属的

关系来看, 斑茅虽与蔗茅属 5 个种聚在不同分支中, 

但其与蔗茅属的沙生蔗茅聚为一个分支, 结合前人

研究[8,11,19], 支持将斑茅归入蔗茅属的观点。对于荻

属的分类地位, 学术界也存在争议, 《中国植物志》

认为荻属以小穗无芒、具发达根状茎区别于芒属 , 

又以大型圆锥花序、雄蕊 3 枚不同于白茅属, 提出

应独立作为一属[18], 陈少风等[16]探讨了芒属 2 个种

与荻属的关系, 支持将荻属归并到芒属的观点, 本

研究选用了更多的芒属种类, 进一步证实将荻属归

并到芒属是合理的。从河八王属 2个种的分布来看, 

河八王与滇蔗茅的亲缘关系较近, 与陈辉等 [7]和蔡

青等 [8]的研究结果一致, 金猫尾与蔗茅聚为一个分

支, 但自展支持率仅为 46%和 42%, 不是十分可信, 

因此对于河八王属两个种的分类地位有待进一步研

究。从甘蔗近缘属种在 NJ和 MP系统发育树中的分

布来看 , 蔗茅属和芒属各种各分入 3个分支, 莠竹

属种分入 2个分支 , 甘蔗属、荻属、白茅属、河八

王属各分入 1 个分支, 由此可以反映出蔗茅属和芒

属内各种之间的遗传关系复杂, 遗传差异大, 其次

为莠竹属; 同时在聚类分析时, 发现对芒的 88 号和

87 号材料、M. junceus 的 71 号材料、刚莠竹的 33

号材料鉴定有误, 应尽量避免使用这些材料的 ITS

序列进行科学研究。 

3.2  甘蔗种质资源的收集 

甘蔗种质资源是甘蔗创新和遗传育种重要的基

础和优异性状的基因库, 因此一直备受各国重视。

自 20世纪 60年代, 国际甘蔗技师协会(ISSCT)先后

3 次组织人员到新几内亚、中国、缅甸、泰国边境

考察搜集大批甘蔗属内种质资源, 并保育在美国佛

罗里达和印度 Coimbatore国际甘蔗种质资源保育中

心, 资源数分别达到了 5 020 份和 3 970 份[20]。20

世纪 80 年代, 我国曾组织专家在甘蔗适生区, 如云

南、广西、广东、福建等, 进行割手密、斑茅种质

资源的搜集, 为中国甘蔗种质资源保育和研究奠定

了良好的基础。从以往甘蔗种质资源收集范围来看, 

都主要集中在甘蔗属内 5个种的收集 , 对于甘蔗近

缘属种的收集力度很小, 缘于甘蔗种质资源工作者

对甘蔗近缘属种间真实的亲缘关系不清, 当面对众

多的甘蔗近缘属种时 , 无法确定收集的对象和范

围。加之前人的研究涉及的属种数少, 对甘蔗近缘

属种之间的关系存在较多争议, 因此对甘蔗种质资

源收集工作指导作用有限。本研究结果表明, 芒属

和荻属与甘蔗属的遗传距离最近, 说明它们与甘蔗

属的亲缘关系比较紧密, 因此应成为甘蔗野生种质

资源收集的重要对象, 另外芒属也是重要的生物能

源作物[21-22], 因此利用芒属与甘蔗杂交选育能源品

种或将芒属优异基因导入甘蔗品种都具有很大的前

景; 其次应考虑蔗茅属种和河八王属种的收集。斑

茅植株高大、耐旱、耐瘠, 近年来一直深受国内外

育种单位的关注[23-24], 且对斑茅资源的收集力度要

高于其他甘蔗近缘属种, 但由于与甘蔗属种杂交成

功率很低 , 且后代花粉不育 , 后续杂交难度大 , 至

今还未见利用斑茅基因血缘选育出好的甘蔗品种的

报道。笔者认为对斑茅的利用应着重考虑利用染色

体加倍技术解决远缘杂交染色体无法正常配对问题, 

进而解决杂交后代不育问题或利用现代生物技术从

斑茅上发掘优异抗性基因导入甘蔗品种, 为斑茅的

利用开辟新的途径。 
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4  结论 

荻属、芒属、蔗茅属、河八王属的植物种与甘

蔗属种的亲缘关系较近, 应为今后甘蔗野生资源收

集的重要对象; 斑茅与甘蔗属亲缘关系较远, 支持

斑茅从甘蔗属分离出来, 归入蔗茅属的观点; 证实

将荻属归并到芒属是合理的; 河八王属的河八王和

同属金猫尾不聚为同一分支, 而与滇蔗茅的亲缘关

系较近, 因此对于河八王属两个种的分类地位有待

进一步研究。 
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