
植物遗传资源学报 2024， 25 （ 1 ）： 111-119
DOI： 10.13430/j.cnki.jpgr.20230611002Journal of Plant Genetic Resources

高粱株高相关基因SbPH11分子标记的开发和应用
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摘要： 生物量是饲用高粱的重要性状，株高与生物量呈正相关性。本研究以237份高粱自交系关联群体为材料，筛选到株

高关联基因 SbPH11 的两个功能性 SNP 位点，两个 SNP 位点组合的单倍型共 3 种：SbPH11-Hap1、SbPH11-Hap2 和 SbPH11-

Hap3，SbPH11-Hap2 所对应的高粱材料的株高极显著高于SbPH11-Hap1和SbPH11-Hap3所对应的高粱材料的株高，SbPH11-

Hap1的高粱材料株高极显著高于SbPH11-Hap3的高粱材料株高。针对SbPH11的两个功能性SNP位点开发了KASP分子标

记，利用该标记对30份高粱种质资源进行了基因分型和表型验证，结果证实开发的KASP分子标记可以准确地鉴定出SbPH11

两个功能性SNP位点的基因型。该KASP分子标记可高效准确地预测不同高粱种质资源的株高类型，可应用于高粱株高的早

期筛选和分子标记辅助选择育种。
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Abstract：Biomass is an important trait in forage sorghum， and positively correlates with plant height. In this 

study， two functional SNPs of the plant height associated gene SbPH11 were screened from 237 sorghum inbred lines. 

Three haplotypes， named SbPH11-Hap1， SbPH11-Hap2 and SbPH11-Hap3， at the SbPH11 locus with different 

combination of the two SNPs have been identified. The plant height of SbPH11-Hap2 materials was extremely 

significantly higher than that of SbPH11-Hap1 and SbPH11-Hap3 materials， and that of SbPH11-Hap1 materials was 

extremely significantly higher than that of SbPH11-Hap3 materials. The KASP marker that associates to plant height 

was developed based on two functional SNPs of the gene SbPH11. The marker was used to genotype and phenotype 

of 30 sorghum germplasms resources. The KASP marker was confirmed to accurately identify two functional SNPs of 

SbPH11. These results suggested that the newly-developed KASP marker can efficiently and accurately predict the 

plant height in sorghum germplasm resources， and can be applied in early screening and molecular marker-assisted 

selection in breeding for sorghum with higher plant height.
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土壤盐碱化已经成为世界范围内一个日益严

重的环境问题［1］，长期以来，由于农业实践中灌溉措

施不当，化学肥料和农药的过量使用，破坏了土壤

中原本平衡的状态，加速了土壤盐碱化的发生［2］。

世界上超过 6%的土地盐碱化，20%的可耕地受到

盐碱化的不同影响［3-5］，据第二次土壤普查数据，我

国盐碱荒地和部分得到耕种的盐碱地共有 5 亿多

亩，其中约2亿亩具备农业（耕地、草地等）开发的潜

力。土壤盐碱化是影响农作物生长和产量下降的

主要因素，严重制约了农业的可持续发展。盐碱地

是我国重要的后备耕地资源，因地制宜培育和种植

耐盐碱作物对盐碱地的改良与高效利用具有重要

意义。

高粱作为一种重要的粮食兼经济作物，适应能

力强，具有较强的耐旱、耐涝、耐贫瘠、耐盐碱等特

性。高粱作为C4作物，生长速度快、灌溉效率高、生

物产量高，既可做牧草放牧，又可刈割做青饲、青贮

和干草，在畜牧、水产养殖领域表现出广阔的应用

前景。有关研究表明，在盐碱地中，高粱比玉米、小

麦、水稻等主要作物更易生存，且获得的生物量较

高，被认为是最具有耐盐碱品种开发潜力的饲用作

物之一［6-7］。高粱在有限的投入下可以生产更多的

干物质［8］，是生产青贮饲料和能源燃料的重要原料。

在盐碱地发展高粱产业，不仅可以生产燃料乙醇，

还能填补我国优质饲草需求缺口，对于缓解能源矛

盾和畜牧业矛盾具有重要意义。

生物量是高粱重要性状之一，与株高、成熟度

呈正相关［9-10］。其中株高与生物量相关性高，株高

对高粱生长、光合作用和农机收割都有重要影响，

是决定高粱生物量的关键因素之一［11-12］。作物高度

与再生新鲜生物量显著相关，拥有较高株高的品种

也能产生更大的再生生物量［13］，所以选育株高较高

的高粱品种可以有效增加高粱生物量，生产更多的

能源物质和实现更高的经济价值。通过挖掘与高

粱株高相关的遗传标记或潜在基因，利用株高相关

分子标记加速高粱理想株型品种选育，从而通过调

控高粱株高来提高高粱生物量［11］。

高粱株高主要取决于茎秆节间数和节间长度，

合理的株高才能促进高粱丰收高产。通过遗传连

锁图谱鉴定到几个与高粱株高性状相关的具有较

高遗传力的数量性状基因座（QTL，quantitative trait 

locus）［14-15］。许多研究都将株高作为一个指标间接

鉴定与生物量相关的基因［14］。目前，在高粱中鉴定

到调控株高的基因（Dw1~Dw4）［16］。Dw1编码一个

在控制节间细胞增殖方面起作用的假定膜蛋

白［17-18］。Dw2编码一个蛋白激酶，它可以调节茎节

间的长度［19］。Dw3 则是编码一种 ABC 转运蛋白

（ATP-binding cassette transporter）超家族成员，在生

长素运输中起到重要作用［20］。Dw4基因定位在4号

染色体上的一个染色体区域，但Dw4位点的基因尚

未确定［21］。此外，研究还报道了第 5个矮化基因座

（Dw5）［22］，以及两个与株高显著相关的标记基因

Sobic.003G119600和 Sobic.010G085400［23］。但目前

有关高粱株高相关分子标记的报道很少，远不能满

足选育预期株高类型的高粱品种的实际需求。

分子标记辅助选择育种可在DNA水平针对目

标性状进行选择，不仅结果稳定，而且可以在苗期

进行选择，降低表型评价的成本，提高高粱育种效

率。其中竞争性等位基因特异性 PCR（KASP， 

kompetitive allele specific PCR）技术具有高度稳定

性、准确性和低成本的特点，已经被广泛应用于高

通量SNP分型检测［24-26］。课题组前期通过高粱自交

系关联群体株高表型的全基因组关联分析，挖掘到

1 个与株高相关的新基因，该基因位于 4 号染色体

上。本研究基于SbPH11基因上与高粱株高显著相

关的功能性SNP位点开发分子标记，该分子标记可

用于高粱株高的早期预测和筛选，对于高粱分子标

记辅助选择育种和预期株高品种的选育具有参考

价值。

1　材料与方法

1.1　试验材料

用于全基因组关联分析的试验材料为237份来

自全球的高粱自交系关联群体（由中国科学院植物

研究所北方资源植物重点实验室景海春实验室提

供），均于 2021年 5月上旬种植于山东省东营市农

高新区轻度盐碱地试验田。用于分子标记验证的

试验材料为30份高粱种质资源，分别于2022年4月

下旬种植于青海省西宁市城中区试验田，2022年 5

月上旬种植于山东省东营市农高新区轻度盐碱地

试验田。所有试验田均采用随机完全区组设计，试

验小区长3 m，宽2 m，每试验小区种植5行，每行10

株，株距0.3 m，行距0.5 m，常规管理，正常灌溉。

1.2　株高统计

2021年和2022年所有种植材料完全成熟后，在

试验小区内每行材料的中间单株中随机选取 3株，

使用5 m规格的塔尺测量并统计每株主茎的株高，3

次重复测量值的平均值作为该材料株高的最终

112



1 期 段国旗等： 高粱株高相关基因SbPH11分子标记的开发和应用

结果。

1.3　功能性位点和单倍型组合的筛选

课题组前期工作中利用高粱自交系关联群体

材料的株高表型数据和其基因型数据（基因型数据

由中国科学院植物研究所北方资源植物重点实验

室景海春实验室提供）［27］，通过全基因组关联分析

定位到一个与高粱株高相关的基因 SbPH11。利用

HaploView 软件（https：//www. broadinstitute. org）对

SbPH11基因序列上的34个SNP位点进行连锁不平

衡分析（LD， linkage disequilibrium），设置 r2 >0.8作

为SNP位点紧密连锁的阈值，筛选与高粱株高显著

相关的标签SNP位点。利用GraphPad Prism v8.0软

件（https：//www.graphpad-prism.cn）的 t 检验对标签

SNP 位点不同等位基因对应的株高进行显著性差

异分析，筛选出差异显著的优异等位变异作为功能

性 SNP 位点；采用 One-way ANOVA 检验对筛选出

的SbPH11基因单倍型组合进行差异性分析。

1.4　KASP分子标记开发

针对 SbPH11基因的优异等位变异位点的上下

游序列设计KASP分子标记引物组。KASP标记的

引物组由两条上游特异性引物（引物A和引物B）和

一条下游通用引物（引物C）组成。鉴定SNP1位点

（4_53908336）多态性的引物组包括特异性引物F1-A

和F1-B、通用引物F1-C；鉴定SNP2位点（4_53908312）

多态性的引物组包括特异性引物F2-A和F2-B、通用

引物F2-C（表1）。在设计好的引物F1-A和F2-A的5′
末端用 6-羧基荧光素（FAM）染料标记；F1-B和F2-B

的 5′末端用六氯-6-甲基荧光素（HEX）染料标记。

引物 F1-A 与 F1-C 所示的单链 DNA 分子扩增 SNP1

位点为A的片段；引物F1-B与F1-C所示的单链DNA

分子扩增SNP1位点为C的片段。引物F2-A与F2-C

所示的单链DNA分子扩增SNP2位点为C的片段；

引物 F2-B 与 F2-C 所示的单链 DNA 分子扩增 SNP2

位点为T的片段。模板中与FAM序列或HEX序列

结合的荧光基团的荧光信号可被酶标仪或荧光定

量 PCR仪读取到。SNP1和 SNP2的特异性引物序

列，均由中玉金标记（北京）生物技术股份有限公司

合成。

1.5　基因型鉴定

采集试验小区内高粱材料的叶片，确保叶片状

态鲜嫩良好，无干枯染病，叶面干净无尘，使用4 mm

直径打孔器取10片大小一样的叶片，确保叶片取量

一致。每个96孔盘添加一个不同位置的阴性对照，

用于提取空白对照和孔盘之间的区分。装样后的96

孔盘使用液氮快速冷冻保存，将速冻好叶片的96孔

盘在高速磨样机研磨，1300 r/min 3 min。研磨好的

叶片离心至于盘底，加入CTAB裂解液，震荡混匀，放

入烘箱孵育65 ℃，30 min。孵育好的叶片室温静置，

离心加入氯仿萃取，混匀后离心4000 r/min，4 ℃，15 

min。取上清液到新的96孔盘，加入0.7倍的异丙醇

沉淀 DNA，离心去上清，用 75%的酒精漂洗 2 遍。

晾干 DNA，使用 10 mmol/L Tris-HCl pH8.0 100 μL

溶液溶解，用于后续实验。

配制引物混液：将F1-A、F1-B、F1-C、F2-A 、F2-B和

F2-C这6条引物分别用ddH2O稀释成100 mmol/L，取

引物F1-A 溶液60 μL、F1-B溶液 60 μL、F1-C溶液150

 μL，加入10 mmol/L Tris-HCl 230 μL，得到引物混液

F1。取引物 F2-A 溶液 60 μL、F2-B 溶液 60 μL、F2-C

溶液 150 μL，加入 10 mmol/L Tris-HCl 230 μL，得到

引物混液 F2。使用 SNP 引物组 F1和引物组 F2分别

对得到的模板进行PCR扩增，2 μL PCR 荧光定量仪

检测反应体系包括：基因组 DNA 50 ng，引物混液

表1　SbPH11分子标记引物序列

Table 1　Sequences of SbPH11 molecular marker primer

SNP位点

SNP sites

SNP1

SNP2

引物名称

Primer name

F1-A

F1-B

F1-C

F2-A

F2-B

F2-C

引物序列（5′-3′）

Primer sequence（5′-3′）

GAAGGTGACCAAGTTCATGCTTTGTTCTCTTTCTGACACACATA

GAAGGTCGGAGTCAACGGATTCTTTGTTCTCTTTCTGACACACATC

GAACGCTAGGGAGAGTAGAGTAGTA

GAAGGTGACCAAGTTCATGCTTGCCTACCTCGCTACCCTC

GAAGGTCGGAGTCAACGGATTGTGCCTACCTCGCTACCCTT

GAACGCTAGGGAGAGTAGAGTAGTA

引物F1-A和F2-A中下划线序列为FAM染料标记序列；F1-B和F2-B中下划线序列为HEX染料标记序列

The underlined sequences in primer F1-A and F2-A are FAM dye-labelled sequences； The underlined sequences in primer F1-B and F2-B are HEX 

dye-labelled sequences
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0.02 μL，1×KASP Mix （Low Rox） （LGC（Laboratory 

of the Government Chemist）公司，英国） 0.6 μL，其余

为ddH2O。PCR 反应程序为：95 ℃预变性10 min，10

个循环的降落PCR［95 ℃ 20 s，65 ℃ ➝ 55 ℃（-1 ℃/

循环）］，35个循环的扩增（95 ℃ 20 s，55 ℃ 1 min）。

检测扩增产物SNP位点的多态性（核苷酸种类），对

F1引物组和 F2引物组的 PCR产物进行荧光数据读

取，用Douglas专用软件Kraken进行荧光信号处理

（Douglas-Araya高通量流水线式荧光信号扫描仪）。

2　结果与分析

2.1　高粱株高相关基因SbPH11的单倍型鉴定

课题组前期工作中鉴定到一个与高粱株高相关的基

因SbPH11，对SbPH11基因上的SNP位点进行连锁不平

衡分析（图1A），SbPH11基因序列上的34个SNP位点共

筛选得到 9 个标签 SNP 位点，SNP1 （4_53908336）、

SNP2（4_53908312）、SNP3（4_53908159）、SNP4（4_

53908437）、SNP5（4_53908475）、SNP6（4_53908463）、

SNP7（4_53908323）、SNP8（4_53907979）、SNP9（4_

53908357）。对筛选得到的 9 个标签 SNP 位点的不

同等位基因型对应的株高进行显著性差异分析，结

果显示，SNP1、SNP2 和 SNP4 3 个 SNP 位点不同等

位基因型所对应的株高存在极显著性差异，其他 6

个 SNP位点不同等位基因型对应的株高无显著性

差异。3个差异极显著的SNP位点中SNP1和SNP2

是错义突变位点，将SNP1和SNP2作为关键SNP位

点进行单倍型分析，结果（图 1B）显示，SNP1 和

SNP2两个SNP位点不同等位基因型组合的单倍型

对应株高之间存在极显著性差异。其中SNP1位于

高粱自交系 BTx623（BTx623 （v3.1）高粱基因组序

列信息）（http：//plants.ensembl.org）第 4号染色体上

第 53908336 位，其核苷酸为 A 或 C，当位点由 A 突

变为C，致使140位氨基酸由酪氨酸（Y）突变为天冬

氨酸（D），该位点可解释10.46%的表型变异。SNP1

位点有 AA、CC 或 AC 3 种基因型，基因型 AA 是

SNP1 为 A 的纯合型，基因型 CC 是 SNP1 为 C 的纯

合型，基因型AC是 SNP1为A和C的杂合型；其中

SNP2对应于高粱自交系BTx623第4号染色体上第

53908312位，其核苷酸为C或T，当位点由C突变为

T，致使 164 位氨基酸由谷氨酸（E）突变为赖氨酸

（K），该位点可解释 5.2%的表型变异。SNP2 位点

有CC、TT或CT 3种基因型，基因型CC是 SNP2为

C的纯合型，基因型TT是SNP2为T的纯合型，基因

型CT是SNP2为C和T的杂合型。在237份高粱品

种中，这2个SNP的组合共存在3种单倍型：基因型

为 CCTT 的单倍型 SbPH11-Hap1、基因型为 CCCC

的单倍型 SbPH11-Hap2 和基因型为 AACC 的单倍

型SbPH11-Hap3。根据前期237份种质资源的测序

结果，92 个材料的单倍型为 SbPH11-Hap1，株高平

均值为 240.67 cm；118 个材料的单倍型为 SbPH11-

Hap2，株高平均值为280.33 cm；27个材料的单倍型

为 SbPH11-Hap3，株高平均值为 206.50 cm（表 2）。

A：SNP位点连锁不平衡图谱；红框内为SNP1（4_53908336）和SNP2（4_53908312）；B：数据以平均值表示；

采用单因素方差分析来检验显著性，不同的字母表示在P<0.01时具有统计学意义的差异；下同

A： The linkage disequilibrium map of SNP sites； SNP1（4_53908336） and SNP2（4_53908312） are shown in red boxes；

B： The data was represented as mean . One-way ANOVA was used to test the significance， and the statistical significance 

with a P<0.01 were represented by different letters； The same as below

图1　SNP位点筛选与基因单倍型分析

Fig. 1　SNP sites screening and gene haplotype analysis
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结果表明， SbPH11-Hap2所对应的高粱材料的株高极

显著高于SbPH11-Hap1和SbPH11-Hap3所对应的高

粱材料的株高（P<0.01）；SbPH11-Hap1所对应的高粱

材料的株高极显著高于SbPH11-Hap3所对应的高粱

材料的株高。这2个SNP位点组合的单倍型可作为鉴

定或辅助鉴定不同品系高粱株高的分子标记。

2.2　SbPH11分子标记的开发与基因分型

利用设计的 KASP 标记，从 237 份高粱自交系

种质资源中选取 10 份高粱材料进行基因型鉴定，

KASP分子标记检测结果（图2）显示，其中5个材料

的基因型为CCTT，4个材料的基因型为CCCC，1个

材料的基因型为AACC。5个基因型为CCTT的材

料F1引物组荧光信号点为红色，表明其引物5′末端

连接HEX序列，SNP1基因型为CC，其对应的F2引

物组荧光信号点为红色，表明其引物 5′末端连接

HEX序列，SNP2基因型为TT；4个基因型为CCCC

的材料的F1引物组荧光信号点为红色，表明其引物

5′末端连接 HEX 序列，SNP1 基因型为 CC，其对应

的F2引物组荧光信号点为蓝色，表明其引物5′末端

连接 FAM 序列，SNP2 基因型为 CC；1 个基因型为

AACC的材料的F1引物组荧光信号点为蓝色，表明

其引物 5′末端连接FAM序列，SNP1基因型为AA，

其对应的F2引物组荧光信号点为蓝色，表明其引物

5′末端连接 FAM 序列，SNP2 基因型为 CC；阴性对

照（NTC，no template control）没有荧光信号。KASP

分子标记的基因分型结果与课题组前期测序结果

一致，证明了KASP分子标记的准确性。

2.3　SbPH11分子标记的验证

利用开发的 SbPH11分子标记，另外选取 30份

不同种类的高粱种质资源进行基因型鉴定，结果

（图 3）显示，7 个材料的基因型为 CCTT，单倍型为

SbPH11-Hap1；17个材料的基因型为CCCC，单倍型

为SbPH11-Hap2；6个材料的基因型为AACC，单倍

型为 SbPH11-Hap3。SbPH11 分子标记的检测结果

与测序结果一致（表3），表明KASP标记能够准确的

鉴定出不同高粱种质资源中株高相关基因 SbPH11

的基因型。30 份高粱种质资源中，7 个材料为

SbPH11-Hap1，在东营、西宁的平均株高分别为

263.12 cm、278.29 cm；17个材料为SbPH11-Hap2，在

东营、西宁的平均株高分别为307.83 cm、317.87 cm；

6个材料为SbPH11-Hap3，在东营、西宁的平均株高

分别为 204.56 cm、209.39 cm（表 4）。SbPH11-Hap2

是高秆单倍型，SbPH11-Hap3是矮秆单倍型，对东营

和西宁的 30 份验证材料分别进行显著性分析，

SbPH11-Hap2所对应的高粱材料的株高极显著高于

表2　不同单倍型高粱种质材料的株高

Table 2　Plant heights of sorghum germplasm materials with different genotypes

单倍型

Haplotype

SbPH11-Hap1

SbPH11-Hap2

SbPH11-Hap3

基因型

Genotype

CCTT

CCCC

AACC

数量

Number

92

118

27

平均株高±标准偏差（cm）

Mean±SD

240.67±58.74b

280.33±41.76a

206.50±45.53c

中位数

Median

247.00

277.70

210.00

图2　KASP 分子标记对自交系关联群体材料中10个高粱材料基因分型结果

Fig. 2　Genotyping results of 10 sorghum materials associated with inbred lines by KASP molecular markers
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SbPH11-Hap3所对应的高粱材料的株高（P<0.01），

SbPH11-Hap2 所对应的高粱材料的株高显著高于

SbPH11-Hap1所对应的高粱材料的株高（P<0.05），

SbPH11-Hap1所对应的高粱材料的株高极显著高于

SbPH11-Hap3所对应的高粱材料的株高（P<0.01）。

该标记能有效地将相同株高类型的种质材料划分

到对应的单倍型中，表型数据与基因型鉴定结果

相匹配。因此，开发的分子标记能够准确地鉴定

出高粱种质资源中株高相关基因 SbPH11 的基

因型。

表3　30份高粱种质材料的基因型鉴定

Table 3　Genotype identification of 30 sorghum germplasm materials

181

205

263

357

2059

J130

WSC93

159

192

270

346

356

370

2013

2078

2080

J150

J158

J159

J42

J79

CCTT

CCTT

CCTT

CCTT

CCTT

CCTT

CCTT

CCCC

CCCC

CCCC

CCCC

CCCC

CCCC

CCCC

CCCC

CCCC

CCCC

CCCC

CCCC

CCCC

CCCC

CCTT

CCTT

CCTT

CCTT

CCTT

CCTT

CCTT

CCCC

CCCC

CCCC

CCCC

CCCC

CCCC

CCCC

CCCC

CCCC

CCCC

CCCC

CCCC

CCCC

CCCC

325.00

295.00

291.67

240.33

208.33

244.50

237.00

270.33

293.33

317.33

294.67

382.00

293.33

278.00

266.00

290.00

366.33

357.67

289.33

301.50

301.67

333.00

308.00

312.33

251.00

232.67

263.00

248.00

285.67

298.67

333.33

300.00

393.33

302.00

285.67

277.33

301.00

370.33

367.00

305.67

305.50

315.00

甜高粱

甜高粱

甜高粱

野生高粱

—

甜高粱

地方籽粒高粱

地方籽粒高粱

甜高粱

帚高粱

地方籽粒高粱

帚高粱

地方籽粒高粱

甜高粱

甜高粱

甜高粱

帚高粱

地方籽粒高粱

饲草高粱

地方籽粒高粱

帚高粱

品种编号

Variety code

KASP基因型

KASP genotype

测序基因型

Sequencing genotype

株高（cm）

Plant height

东营

Dongying

西宁

Xining

高粱种类

Sorghum species

图3　SbPH11分子标记对30份高粱种质材料的基因型鉴定

Fig. 3　Genotype identification of 30 sorghum germplasm materials by SbPH11 molecular markers
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J87

SL130

WSC33

177

206

359

J100

SL141

WSC60

CCCC

CCCC

CCCC

AACC

AACC

AACC

AACC

AACC

AACC

CCCC

CCCC

CCCC

AACC

AACC

AACC

AACC

AACC

AACC

278.00

323.33

330.33

198.33

194.67

225.00

215.33

191.00

203.00

297.33

330.00

336.00

205.33

198.33

232.00

218.00

194.67

208.00

地方籽粒高粱

野生高粱

甜高粱

甜高粱

甜高粱

帚高粱

甜高粱

野生高粱

地方籽粒高粱

表3（续）

品种编号

Variety code

KASP基因型

KASP genotype

测序基因型

Sequencing genotype

株高（cm）

Plant height

东营

Dongying

西宁

Xining

高粱种类

Sorghum species

表4　30份高粱种质材料的株高

Table 4　Plant height of 30 sorghum germplasm materials

单倍型

Haplotype

SbPH11-Hap1

SbPH11-Hap2

SbPH11-Hap3

基因型

Genotype

CCTT

CCCC

AACC

数量

Number

7

17

6

平均值±标准偏差（cm）

Mean±SD

东营

Dongying

263.12±41.25b

307.83±34.01a

204.56±13.09c

西宁

Xining

278.29±38.76b

317.87±32.83a

209.39±13.73c

3　讨论

高粱是世界五大作物之一，为禾本科高粱属一

年生草本植物，属于C4作物，光合效率高，生物产量

高。高粱的用途广泛，可用于食品、饲料、酿造、生

物能源、化工材料等［28］。高粱因具有耐旱、耐涝、耐

盐碱、耐贫瘠和易于种植等特性，是全球最重要的

粮食作物和饲料作物。

株高是高粱重要株型性状之一，株高与生物量

相关性高，对高粱生长及生物产量有重要影响。基

于高粱株高性状的重要性，研究人员相继克隆了影

响高粱株高的基因研究其调控机制，Dw1基因编码

一种假定膜蛋白，是第 1个被广泛使用的半矮化基

因，通过调控节间的细胞数量，降低了节间的细胞

增殖活性，从而影响高粱的株高性状。Dw2基因编

码蛋白激酶，通过调节高粱茎节间生长影响株高性

状。Dw3编码玉米Br2基因的同源物，是一种生长

素转运蛋白，通过参与生长素运输调控节间长度，

影响高粱株高。Dw1和Dw3协同作用以缩短节间

长度，dw1和dw3的突变降低了细胞增殖率，协同调

控高粱株高［18］。Dw4和Dw5尚未克隆研究其功能。

目前尚缺乏有效的功能标记对株高进行快速鉴定，

本研究鉴定到一个与高粱株高相关的基因SbPH11，

通过蛋白序列比对发现，该基因与Dw1、Dw2、Dw3

的同源性分别为 35.1%、36.4%和 32.5%，表明该基

因为与高粱株高相关的新基因。

目前高粱育种有籽粒高粱、饲草高粱、甜高粱、

生物质高粱等不同研究领域，不同用途的高粱品种

对株高要求也不同，应根据用途培育具有适宜株高

的品种，促使高粱生产不断向高产、优质、高效的方

向发展。饲草高粱、甜高粱、生物质高粱等需要选

育生物量大的高粱品种，株高是影响高粱生物量的

重要因素，大多数高秆品种的生物量都高于矮秆品

种的生物量。因此，选育含有高秆等位变异的高粱

品种成为提高高粱生物量的有效途径之一。而就

籽粒高粱而言主要目标是提高籽粒产量，降低株

高，适宜机械化栽培，需选育含有矮秆等位变异的

高粱品种。

针对SbPH11基因中的两个功能性SNP位点开

发KASP分子标记，两个 SNP位点组合共存在 3种

单 倍 型 ：SbPH11-Hap1、SbPH11-Hap2、SbPH11-

Hap3。分别在山东东营和青海西宁种植了 30份不

同类型的高粱种质资源材料进行分子标记验证及

效应评估，两个环境型中SbPH11-Hap2所对应的高
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粱材料的株高显著高于 SbPH11-Hap1 和 SbPH11-

Hap3所对应的高粱材料的株高，SbPH11-Hap1所对

应的高粱材料的株高极显著高于 SbPH11-Hap3 所

对应的高粱材料的株高。表明本研究开发的

SbPH11基因两个功能性 SNP位点KASP分子标记

在两种环境型中均可有效的划分相同株高类型的

高粱种质材料。

SbPH11 基因的两个功能性 SNP 位点组合成 3

个单倍型，SbPH11-Hap2是高秆单倍型，对于饲草高

粱、甜高粱、生物质高粱等以选育高生物量为目标

的类型，可选用 SbPH11-Hap2（CCCC）对应的分子

标记辅助选育高秆品种。SbPH11-Hap3是矮秆单倍

型，SbPH11-Hap3 在 237 份材料中平均株高为

206.50 cm，在甜高粱和饲草高粱等类型中属于矮秆

高粱，但对于籽粒高粱等以选育籽粒产量为目标的

类型，近年来新培育的籽粒高粱材料株高基本在1~

1.5 m，因此该标记对籽粒高粱而言不具普遍意义，

还需开发新的矮秆分子标记辅助选育矮秆品种。

SbPH11-Hap2分子标记可用于不同高粱类型株高的

早期预测和筛选，也可用该分子标记辅助选育高秆

高粱品种。本研究中开发的高粱株高相关基因

SbPH11的分子标记对有效选育预期株高的高粱品

种提供了参考，但单一标记的效应有限，后期可开

发更多高粱株高相关的分子标记辅助选育高粱理

想株型。
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