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青藏高原垂穗披碱草种质资源
遗传多样性的SSR分析

彭语洛１,周青平２,陈仕勇１,陈有军２,李亚萍２,田莉华２

(１．西南民族大学生命科学与技术学院,四川 成都６１００４１;２．西南民族大学青藏高原研究院,四川 成都６１００４１)

摘要:采用SSR分子标记技术,对采自青藏高原的３０份野生垂穗披碱草(Elymusnutans)种质进行遗传多样性分析.

结果表明,１)筛选出的１６对引物共获得了１１６个等位基因位点,９２个多态性位点,多态性位点率(PPB)为７９．７５％,多

态性信息(PIC)含量为０．０６３~０．３２５,平均值为０．１８８,材料间遗传相似系数(GS)介于０．６９２~０．９７６,平均值为０．８２８.

２)聚类分析表明,在遗传相似系数０．８０４处,３０份供试材料可聚为四大类,单独聚为一类的０９Ｇ２１４表现出与其他材料

较远的亲缘关系,主成分分析结果与 UPGMA结果基本一致.群体遗传结构分析显示,大部分材料的遗传背景较为单

一,群体划分的结果与聚类分析的结果部分保持一致.研究显示,供试种质材料间存在较大的差异,部分材料表现出相

对独立的特性,遗传多样性较丰富,可为垂穗披碱草的保护利用、新品种的选育及优良基因的挖掘提供参考依据.
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GeneticdiversityofElymusnutansgermplasmresourcesfromthe
QinghaiＧTibetPlateauinChinadetectedbySSRmarkers
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Abstract:SSRmarkerswereusedtoanalyzethegeneticdiversityof３０accessionsofwildElymusnutanscolＧ
lectedfromtheQinghaiＧTibetPlateau．Theresultsshowedthat:１)Atotalof１１６fragmentsand９２polymorＧ
phiclociweregeneratedfrom１６pairsofprimers．Thepolymorphiclocirate(PPB)was７９．７５％,withpolyＧ
morphisminformationcontents(PIC)rangingfrom０．０６３to０．３２５(mean０．１８８)．Thegeneticsimilarity(GS)

coefficientrangedfrom０．６９２to０．９７６(mean０．８２８)．２)Aclusteranalysisshowedthatatthegeneticsimilarity
coefficientof０．８０４,the３０samplesclusteredinfourmajorgroups．Individuallyclusteredgroupsof０９Ｇ２１４
showeddistantgeneticrelationshipswithotheraccessions．Theresultofaprincipalcomponentanalysiswas
generallyconsistentwiththoseofaUPGMA．Theanalysisofpopulationgeneticstructureindicatedthatmost
ofthesamplesmayoriginatefromthesamegeneticbackground,andresultsofgroupinganalysiswereconsistＧ
entwiththoseoftheclusteranalysis．OurresultsshowedagreatdifferencebetweenthetestedgermplasmsamＧ
ples,withseveraloftheaccessionsshowingrelativelyindependentcharacteristicsandhighergeneticdiversity,

whichcouldprovidereferencefortheprotectionandutilizationofE．nutans,theselectionofnewvarietiesand
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　　垂穗披碱草(Elymusnutans)是小麦族(TriticeＧ
ae)披碱草属(Elymus)多年生疏丛型禾草,又名钩头

草,弯穗草,在我国东北、华北、西北、西南等地均有野

生种的分布.垂穗披碱草营养价值高、适口性好、产草

量高、耐寒、耐旱、再生性和分蘖能力强[１]、耐践踏、耐
瘠薄.近年来,随着气候的变化、人类的活动及草地畜

牧业的发展,导致草原生态系统出现了不同程度的退

化[２Ｇ３].垂穗披碱草等物种作为青藏高原的优势植物

在草地恢复中发挥着重要作用[４Ｇ７].然而,现阶段我国

优质垂穗披碱草的品种数量少,且在品质上,无法满足

当前生产所需.野生种质资源是育种的重要物质基

础[８],因此,对垂穗披碱草野生种质资源的收集、评价

是当前的重要工作之一.
迄今为止,已有许多学者从不同的角度对垂穗披

碱草种质资源及其近缘物种的遗传多样性进行了研

究,包括育成品种[９Ｇ１０],落粒性种质资源[１１],抗旱种质

资源[１２],抗寒种质资源[１３],耐盐碱种质资源[１４]等,其
结果为垂穗披碱草种质资源的评价、保护和利用提供

了参考依据.但我国垂穗披碱草种质资源数量大、种
类繁多、且分布广泛,随着新资源数量的增加,垂穗披

碱草遗传多样性研究需要不断的完善和补充,以满足

育种的需求.
种质遗传多样性的评价,主要包括表型水平、分子

水平等方面.相对于表型水平,分子水平受环境因子

影响较小,重复性及稳定性较高.因此,从分子水平对

种质资源遗传多样性进行分析评价,可靠性更高.近

年来,国内外众多学者采用SRAP标记、RAPD标记、
醇溶蛋白技术等对垂穗披碱草种质资源的遗传多样性

进行了研究,陈智华等[１５]用SRAP标记对采自四川、
青海、甘肃、新疆的垂穗披碱草种质进行了多态性分

析;邓竹佳等[１６]采用RAPD标记对来自川西北高原的

垂穗披碱草进行了遗传多样性和遗传关系分析;马啸

等[１７]对采自新疆、青海、四川、西藏的垂穗披碱草种质

进行了醇溶蛋白多样性分析.但利用SSR 分子标记

研究垂穗披碱草种质资源多样性的报道较少.SSR
(simplesequencerepeats)分子标记既具有 PFLP标

记共显性遗传的优点,又具有 RAPD 标记操作简单,

DNA用量少等优点,是一种进行遗传多样性研究理想

的分子标记[１８Ｇ１９],目前已广泛应用于披碱草属遗传多

样性的研究[２０Ｇ２３].为了发掘优异性状的种质资源,补
充对垂穗披碱草种质资源的研究,本研究拟采用SSR
分子标记对以青海省为主的３０份垂穗披碱草种质资

源遗传多样性进行研究,旨在为垂穗披碱草野生种质

资源的保护、评价及新品种选育提供参考.

１　材料与方法

１．１　试验材料

３０份野生垂穗披碱草种质材料采自青海、四川、
西藏３省,其中２５份采自青海、３份来自四川、２份采

自西藏,编号采集地情况如表１所列.３０份种质材料

种植于西南民族大学青藏高原研究院牧草种质资源

圃,并对其进行了形态学鉴定.

１．２　试验方法

１．２．１　基因组DNA的提取及检测　随机选取每份垂

穗披碱草种质材料的３０粒种子,播于试验盆中,置于

RXZ型多段可编程智能人工气候箱(宁波江南),条件

为白天２２ ℃/１６h,夜间１８ ℃/８h,光照强度为５００
mmol􀅰(m２􀅰s)－１,相对湿度为７０％,生长至三叶期

时,每份材料取１０~１５个单株新鲜健康的叶片均匀混

合[２４],用液氮研磨成粉,采用植物基因组DNA提取试

剂盒(DP３０５)(北京天根生化)提取基因组 DNA,用

１％琼 脂 糖 凝 胶 电 泳 和 超 微 量 分 光 光 度 计 (Nano
DropTM Lite,Thermo)检测其浓度和纯度.

１．２．２　引物筛选及SSR分析　根据已开发的披碱草

属的 ESTＧSSR 引物序列[２５],从中挑选出４０对引物

(由南京金斯瑞合成).选择４份质量较高且田间表形

性状差异较大的种质材料的基因组 DNA 对４０对引

物进行扩增(JYＧ９６G型基因扩增仪)筛选,从中选取能

够扩增出清晰条带、多态性好、稳定性较高的引物用作

SSR的研究.

SSRＧPCR反应体系和程序.PCR 反应体系:总
体积２０μL,２×EsTapMasterMix(Dye)１０μL,１μL
上游引物,１μL 下游引物,２μLDNA 模板,其余由

ddH２O补充.PCR扩增程序为９４℃预变性３ min,

１８０１
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表１　供试材料

Table１　WildE．nutansaccessionsanalyzedinthisstudy

序号

Code

编号

AccessionCode

采集地

Locationofcollection

１ IＧ１Ｇ１Ｇ１ 青海海南铁卜加(Tiebujia,HainanState,Qinghai)

２ IＧ１Ｇ１Ｇ１０ 青海海南铁卜加(Tiebujia,HainanState,Qinghai)

３ IＧ１Ｇ１Ｇ１３ 青海海西乌兰县赛什克乡(SaishenkeruralArea,UlanCounty,HaixiState,Qinghai)

４ IＧ１Ｇ１Ｇ１４ 青海黄南泽库县宁秀乡(NingxiuRuralArea,ZekuCounty,HuangnanState,Qinghai)

５ IＧ１Ｇ１Ｇ１５ 青海果洛久治县白玉乡(BaiyuRuralArea,JiuzhiCounty,GuoluoState,Qinghai)

６ IＧ１Ｇ１Ｇ１６ 青海果洛久治县索乎日麻乡(SuohurimaRuralArea,JiuzhiCounty,GuoluoState,Qinghai)

７ IＧ１Ｇ１Ｇ１７ 青海西宁湟源县寺寨乡(SizhaiRuralArea,HuangyuanCounty,Xining,Qinghai)

８ IＧ１Ｇ１Ｇ１８ 青海果洛玛多县花石峡镇(Huashixiatown,MaduoCounty,GuoluoState,Qinghai)

９ IＧ１Ｇ１Ｇ２１ 青海海南贵南县茫拉乡(ManglaRuralArea,GuinanCounty,HainanState,Qinghai)

１０ IＧ１Ｇ１Ｇ２７ 青海海南共和县黑马河乡(HemaheRuralArea,GongheCounty,HainanState,Qinghai)

１１ IＧ１Ｇ１Ｇ２８ 青海果洛久治县哇赛乡(WasaiRuralArea,JiuzhiCounty,GuoluoState,Qinghai)

１２ IＧ１Ｇ１Ｇ３０ 青海果洛玛多县(MaduoCounty,GuoluoState,Qinghai)

１３ IＧ１Ｇ１Ｇ３１ 青海果洛甘德县柯曲镇(Kequtown,GandeCounty,GuoluoState,Qinghai)

１４ IＧ１Ｇ１Ｇ３３ 青海海南贵南县茫曲镇(MangquTown,GuinanCounty,HainanState,Qinghai)

１５ IＧ１Ｇ１Ｇ３４ 青海海南共和县甘地乡(GandiRuralArea,GongheCounty,HainanState,Qinghai)

１６ IＧ１Ｇ１Ｇ３６ 青海果洛甘德县青珍乡(QingzhengRuralArea,GandeCounty,GuoluoState,Qinghai)

１７ IＧ１Ｇ１Ｇ３７ 青海海南共和县江西沟乡(JiangxiRuralArea,GongheCounty,HainanState,Qinghai)

１８ IＧ１Ｇ１Ｇ３８ 青海海南共和县石乃亥乡(ShinaiRuralArea,GongheCounty,HainanState,Qinghai)

１９ IＧ１Ｇ１Ｇ３９ 青海海北三角城种羊场(SanjiaochengSheepBreedingFarm,HaibeiState,Qinghai)

２０ ０９Ｇ１７４ 青海海南共和县三塔拉(SanTala,GongheCounty,HainanState,Qinghai)

２１ ０９Ｇ２１４ 青海海西天俊县新源镇(Xinyuantown,TianjunCounty,HaixiState,Qinghai)

２２ ０９Ｇ２２１ 青海海西德令哈尕海镇(Gahaitown,Delhicity,HaixiState,Qinghai)

２３ ０９Ｇ２３９ 青海海西德令哈柯鲁柯镇(Kelukezhentown,Delhicity,HaixiState,Qinghai)

２４ ０９Ｇ２９２ 西藏工布江达加兴乡(JiaxingRuralArea,GongbujiangdaCounty,Tibet)

２５ ０９Ｇ３０２ 西藏工布江达加兴乡(JiaxingRuralArea,GongbujiangdaCounty,Tibet)

２６ ０９Ｇ３８２ 青海海北海晏县青海湖乡(QinghaihuRuralArea,HaiyanCounty,HaibeiState,Qinghai)

２７ １４Ｇ１１Ｇ２２ 四川松潘县牟尼沟景区(MounigouScenicArea,SongpanCounty,Sichuan)

２８ １４Ｇ１５Ｇ１５ 四川松潘县川主寺(Chuanzhusi,SongpanCounty,Sichuan)

２９ １４Ｇ１１Ｇ２５ 四川松潘县牟尼沟景区(MounigouScenicArea,SongpanCounty,Sichuan)

３０ IＧ１Ｇ１Ｇ４ 青海海南铁卜加(Tiebujia,HainanState,Qinghai)

９４℃变性６０s,５０~５９℃退火４５s,７２℃延伸６０s,
共３５个循环;最后７２℃延伸１０min,４℃保存.扩增

产物采用６％的变性聚丙烯酰胺凝胶电泳分离,１×
TBE电极缓冲液,２５０V 电压预电泳１５min,上样量

１０μL,４００V电压恒压电泳１．５h.电泳结束后,用蒸

馏水漂洗凝胶,用染色液(０．１％AgNO３)染色１４min、
显影液(０．１９g四硼酸钠＋１５gNaOH＋４００mL甲

醛)显影直至条带清晰并用数码相机拍照保存.

１．２．３　统计与分析　根据SSR产物银染显影结果,统
计SSR扩增条带,按在相同迁移位置上有无条带进行

记录,有扩增条带的记为１,没有扩增条带的记为０,由
此构建０/１二元数列矩阵,记录引物扩增条带的信息

含量,统 计 总 扩 增 条 带 数 (totalnumberofbands,

TNB)、多态性条带数(numberofpolymorphicbands,

NPB)、多态位点百分率(percentageofpolymorphic
bands,PPB)及多态性信息含量指数(polymorphicinＧ
formationcontent,PIC).利用 NTSYSpc２．１０[２６]数据

分析软件进行材料间的 Dice遗传相似系数(genetic
similaritycoefficients,GS)的计算,并按非加权组平均

数方法(unweightedpairgroup methodusingarithＧ

２８０１
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meticaverages,UPGMA)进行聚类分析及主成分分

析;采用STRUCTUREV２．３．４软件进行群体遗传结

构分析[２７].

２　结果与分析

２．１　SSR引物的筛选及多态性

检测结果显示,３０ 份垂穗披碱草 种 质 材 料 的

DNA提取质量较高.在选择４份质量较高的垂穗披

碱草种质材料的基因组 DNA 对４０对引物进行筛选

时,共筛选出了１６对条带清晰、多态性较高的SSR引

物(表２).１６对SSR引物扩增结果表明:３０份垂穗披

碱草共检测到１１６个等位基因位点,每对引物扩增出

的位点变幅为５~１５个,每对引物扩增出的平均位点

数为７．２５个;其中９２个多态性位点,引物平均的多态

表２　SSR引物序列及名称

Table２　SequencesandnamesofSSRprimerpairsy

引物

Primers

重复序列

Repeat

上游引物

Forwardprimer

下游引物

Reverseprimer

Elw０３００s０１９ (GCT)７ TTCATCCATCCAATTCTAGCACAA GAAGGAGAAGATGGAATCCTTGAA

Elw０６６９s０４３ (TGT)４ CATCTCACGGCAAGTAAATGAACA TGCGAGATGGGGTACAATTTTTAT

Elw１１９７s０６９ (ACAC)４ ATGGCCGTAACCCTTTACCTGTAT TTTCAAAGCCTTTCCAAGTGAATC

Elw１４２０s０８１ (GCTGT)４ GGATAGACCCATGAGCTGACTGAT CTTTCTCCACAAGTTGAACACAACA

Elw１４６８s０８７ (GTT)４ TAGCAATAAGTTGCTGCTGCTGTT CCACCTCTAAATTAATCACCACGAA

Elw２２０２s１２２ (GGT)４ CTGCATTGCTAATCCAGTTTGATG CGGAAATAAAATTACAGCAGGCAC

Elw２５９４s１３６ (TCTTCT)４ AAATGTCAACGACGAAAAAGGAAA ATGTAGCCTTGAGAACACTGGTCC

Elw２８０７s１５９ (AGA)４ CCCAAGAAGCAAAAGTGAAGTTGA ATAATTGCTGTAAAACGGCAGGAA

Elw３２０７s１７９ (GCT)４ GTACAAGATCGCCAACTCGAAGAT CCTACAGGAAAAGGACTCGTGACT

Elw３２６４s１８４ (CTTT)４ TGGACTGCTTTGGGACATAATAGG CTGAATCATAGCCACCCTGAAAAC

Elw３４９２s１９０ (TG)６ TGTTGTTGTTCCAGTTCCAGTCTC AAAAACAACCACACAAGGTTGTCA

Elw３６０３s１９６ (CCT)４ ATCAAGACCGTCTACCTCGACAAG GGGCCTAATCTAGCATGGAGAAGT

Elw３９９５s２２６ (CGC)７ CTCTAGGGTTTTGGGATTTTAGCC GTTGTGGAGGTCGGAGAAGGT

Elw４４１９s２６１ (AGTG)４ AGGGTGACTTGTCTTTGGGTGTAA AGTCAGATGAAGGATGGCTGAAAC

Elw５０１３s２８９ (AGC)６ CGGAATGCTCTCGAATGAATAAAC ATACTTGCAAAGCACCACTGTTGA

Elw５５４０s３１７ (GATC)４ GAGGGGCTCACAGAGAGATTG GCAAAGAGGATCCACTCTTCACTT

图１　引物Elw３２６４s１８４部分材料扩增结果

Fig．１　AmplificationofthesamplematerialusingtheElw３２６４s１８４primer
　材料编号与表１中材料编号相同(图为１５~３０号).下同.

　ThecodeofsamplesisconsistentwithcodeinTable１(thefigureiscode１５~３０);similarlyforthefollowingfigures．
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表３　１６对SSR引物在３０份供试垂穗披碱草种质材料上的PCR扩增结果

Table３　Amplificationresultsofthe１６SSRprimersonthe３０E．nutansaccessions

引物

Primer

总条带数(TB)

Totalbands

多态性条带数(PB)

Polymorphicbands

多态位点百分率(PPB)

Percentageof

polymorphicbands/％

多态信息含量(PIC)

Polymorphic
informationcontent

Elw０３００s０１９ ６ ３ ５０．００ ０．１３４

Elw０６６９s０４３ ５ ５ １００．００ ０．２８４

Elw１１９７s０６９ ６ ６ １００．００ ０．３１７

Elw１４２０s０８１ １０ ９ ９０．００ ０．３２５

Elw１４６８s０８７ ７ ５ ７１．４３ ０．２０８

Elw２２０２s１２２ ６ ４ ６６．６７ ０．０６３

Elw２５９４s１３６ ７ ５ ７１．４３ ０．０９７

Elw２８０７s１５９ ９ ８ ８８．８９ ０．２１８

Elw３２０７s１７９ ５ ４ ８０．００ ０．１９７

Elw３２６４s１８４ ９ ７ ７７．７８ ０．１５３

Elw３４９２s１９０ ５ ４ ８０．００ ０．２５２

Elw３６０３s１９６ １５ １１ ７３．３３ ０．１１９

Elw３９９５s２２６ ５ ４ ８０．００ ０．２１１

Elw４４１９s２６１ ８ ６ ７５．００ ０．１０４

Elw５０１３s２８９ ７ ５ ７１．４３ ０．１２３

Elw５５４０s３１７ ６ ６ １００．００ ０．２０７
总数 Total １１６ ９２

平均数 Mean ７．２５ ５．７５ ７９．７５ ０．１８８

性比率(PPB)为７９．７５％.每对引物扩增出的多态性位点

变幅为３~１１个,每对引物扩增出的多态性平均位点数为

５．７５个,引物Elw０３００s０１９扩增出的多态性位点数最少,

为３个,引物Elw３６０３s１９６扩增出的多态性性位点数最

多,为１１个(表３),引物Elw３２６４s１８４的扩增结果如图１
所示.引物的多态性信息含量 PIC 值变化为０．０６３
(Elw２２０２s１２２)~０．３２５(Elw１４２０s０８１),平均值为０．１８８.这

些 信 息 表 明,引 物 Elw０６６９s０４３、Elw１１９７s０６９、

Elw１４２０s０８１及 Elw５５４０s３１７的多态性较好、PIC 值较

高,可用于日后与垂穗披碱草相关的研究.

２．２　遗传相似系数分析

基于１６对SSR引物构建的０/１原始数据矩阵,

通过数据分析软件 NTSYSＧpc２．１０计算出３０份供试

材料间的相似系数.研究结果显示,３０份垂穗披碱草

种质资源的遗传相似系数值变幅为０．６９２~０．９７７,平
均值为０．８２８,其中来自海西乌兰县的IＧ１Ｇ１Ｇ１３与来自

海南共和县的IＧ１Ｇ１Ｇ３３的相似系数最小,为０．６９２,表
明他们之间存在较大的遗传差异,亲缘关系最远;来自

海南共和县的IＧ１Ｇ１Ｇ３８ 与 来 自 海 北 三 角 城 种 羊 场

IＧ１Ｇ１Ｇ３９的相似系数最大,为０．９７６,表明这两份材料亲

缘关系最近.这些结果表明,供试材料之间差异明显,

遗传多样性较丰富.

２．３　聚类及群体遗传结构分析

对３０份垂穗披碱草种质资源进行聚类分析(图

２).聚类分析结果表明,在遗传相似系数０．８０４处,３０
份种质材料可聚为四大类,其中有２４份材料包含在第

Ⅰ大类中,包括２０份采自青海的材料,２份采自西藏

的材料和２份采自四川的材料.在相似系数 ０．８３２
处,可将第Ⅰ大类划分为４个亚类,第１亚类包含５份

材料,其中２份来自果洛,１份来自海南,１份来自海

西,１份来自黄南;第２亚类的组成比较混杂包含了１７
份材料,４份是采自果洛,６份是采自海南,２份采自海

北,１份采自海西,其中还包括采自西藏工布达江的２
份材料(０９Ｇ２９２和０９Ｇ３０２)和２份采自四川松潘的材

料(１４Ｇ１５Ｇ１５和１４Ｇ１１Ｇ２５);第３亚类和第４亚类分别

只包括１份材料,分别是来自西宁湟源县的IＧ１Ｇ１Ｇ１７
和来自果洛久治县的IＧ１Ｇ１Ｇ２８.第Ⅱ类包括３份采自

海南和１份采自海西的材料.第Ⅲ类仅包括１份材

料,来自四川松潘的１４Ｇ１１Ｇ２２.来自海西蒙古族藏族

自 治州天俊县的(０９Ｇ２１４)单独聚为第Ⅳ类(１００％支
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图２　基于SSR标记的３０个供试材料的UPGMA聚类图

Fig．２　DendrogramconstructedfromaUPGMA,basedonSSRmarkerfor３０E．nutansaccessions

图３　３０份垂穗披碱草种质群体遗传结构分析(K＝２)

Fig．３　Thegeneticstructureanalysisof３０E．nutansaccessionsasedonSSRanalysis(K＝２)

　１,２,３,􀆺３０表示材料序号,同表１,图４同.

　１,２,３,􀆺３０indicateaccessioncodeinTable１,similarlyfortheFig．４．

持率),说明这份材料的遗传背景与其他材料存在较大

的差异,亲缘关系较远,表现出遗传特异性,这与其形

态学的特异性相一致,形态学表现出植株高大,叶量丰

富,穗状花序较长等特点.
基于SSR数据对供试３０份垂穗披碱草进行了群

体遗传结构分析.当K＝２时,△lnP(D)具有明显的

峰值,是最适合的群体划分K 值(图３).大部分材料

的遗传背景较为单一,群体划分的结果与聚类分析的

结果部分保持一致,同时也表明本研究中的供试材料

的遗传背景与其地理来源没有明显的相关性.

２．４　主成分分析

基于遗传相似系数对全部供试垂穗披碱草种质资

源进行主成分分析,其中前３个主成分的贡献率分别

是８２．３９％、２．３２％和１．９０％.主成分分析三维散点图

(图４)更为直观地反映其遗传亲缘关系,位置相靠近

者 表示亲缘关系近,远离者表示亲缘关系远.３０份供
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图４　３０份垂穗披碱草种质材料依据SSR的三维主坐标分析

Fig．４　Theplotofprincipalcoordinatesanalysisof３０E．nutansaccessionbasedonSSRanalysis

试垂穗披碱草种质资源主成分分析结果与聚类分析结

果基本一致.

３　讨论

３．１　垂穗披碱草种质资源的遗传多样性

作为挖掘种质资源利用深度和广度强有力的手

段,分子标记已成为目前评价植物遗传多样研究的主

流.目前不同类型的遗传标记已广泛应用于披碱草属

种质 资 源 的 遗 传 评 价、种 间 关 系、遗 传 图 谱 的 构

建[２８Ｇ３０].对垂穗披碱草遗传多样性进行研究,可对该

物种种质资源的保护利用及新品种的选育起到补充作

用.本研究用SSR 标记技术得到垂穗披碱草的多态

性比率(PPB)为７９．７５％,低于陈智华[３１]用SSR标记

对６７份垂穗披碱草种质进行多样性分析９９．４％的多

态性比率,也低于鄢家俊等[３２]采用SSR 标记技术对

青藏高原５２份老芒麦(E．sibiricus)进行遗传多样性

分析８６．４４％的多态性比率.其原因一方面可能是由

于本研究采用的是 DNA 单株混合提取,从而掩盖了

种质内的遗传变异,导致决定种质间遗传关系的多态

性位点数降低;另一方面本研究供试材料样本数量有

限且采集的地理范围狭窄(主要采自青海),各材料间

基因存在一定的交流.但高于张成林等[３３]采用SSR
标记对１０份垂穗披碱草种质进行遗传多样性分析

４１．７７％的多态性比率,吴昊等[３４]采用SSR标记技术

对３５份老芒麦野生资源进行分析７６．９９％的多态性比

率.本研究利用１６对SSR引物在３０份垂穗披碱草

种质中共扩增出了１１６个等位基因,其中９２个多态性

位点,每对引物扩增出的平均位点数为７．２５个,说明

了SSR分子标记对垂穗披碱草多样性研究是非常有

效的,具有多态性高的特点.多态性信息(PIC)含量

为０．０６３~０．３２５,平均值为０．１８８,说明了供试材料间

变异程度高.

３．２　供试材料间及地理来源的关系

根据已报道的垂穗披碱草遗传评价结果表明,在
大空间尺度条件下,野生的垂穗披碱草种质表现出明

显的遗传和地理分化[３５].陈智华[３１]、苗佳敏等[３６]研

究表明,我国西部的垂穗披碱草中来自新疆和青藏高

原的垂穗披碱草分化明显,其中青藏高原地区的四川、
西藏、青海等地区也存在地理分化.在本研究中,根据

聚类、群体结构及主成分等分析表明供试材料的聚类

与其地理来源表现出的相关性较低,这可能由于本研

究中的材料基本上来自青海各地,具有较为相似的气

候及生境条件.这也表明垂穗披碱草在小尺度条件下

的变异与其地理来源相关性不高.所以,不同尺度的

材料研究更能全面地反映该物种的遗传变异信息,本
研究为垂穗披碱草遗传多样性的研究提供了补充.
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４　结论

采用SSR标记对３０份野生垂穗披碱草种质资源

进行研究,１６对引物共获得了１１６个等位基因位点,

９２个多态性位点,多态性位点率(PPB)为７９．７５％,多
态性信息(PIC)含量为０．０６３~０．３２５,平均值为０．１８８,
说明了SSR标记在垂穗披碱草多样性研究中是非常

有效的,具有多态性高的特点.种质材料间存在较大

的差异,遗传多样性较丰富,部分材料(０９Ｇ２１４)表现出

相对独立的特性,可为垂穗披碱草保护和利用、新品种

的选育及优良基因的挖掘提供参考依据.在今后深入

展开对垂穗披碱草资源的研究时,不仅要注重样本数

量的丰富度,还要充分注重材料地理来源的多样性,充
分发掘野生种质的遗传潜力.
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