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基于 ＳＳＲ 和 ＩＳＳＲ 的鄱阳湖流域
野生菰资源的遗传多样性分析
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　 　 摘要：用 ＳＳＲ 和 ＩＳＳＲ 标记对鄱阳湖流域 ３０ 个野生菰居群的遗传多样性与遗传结构进行了分析。 筛选出的 １９ 对 ＳＳＲ 引

物共扩增出多态性条带 ２５３ 条，平均多态性条带比率（ＰＰＢ）为 ９１． ６７％ ，Ｎｅｉ′ｓ 基因多样性指数（Ｈｅ）和平均 Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指数

（ Ｉ）分别为 ０． ２７１２ 和 ０． ４１４４，遗传相似性系数（ＧＳ）为 ０． ５５９０ ～ ０． ８３６８，遗传距离（ＧＤ）的变化范围为 ０． １６３２ ～ ０． ４４１０；筛选出

的 １４ 个 ＩＳＳＲ 标记引物共扩增出 ８３ 条条带，平均多态性条带比率（ＰＰＢ）为 ７８． ２９％ ，Ｎｅｉ′ｓ 基因多样性指数（Ｈｅ）和平均 Ｓｈａｎ⁃
ｎｏｎ 信息指数（ Ｉ）分别为 ０． ２３８６ 和 ０． ４１７４，遗传相似性系数（ＧＳ）为 ０． ５１３２ ～ ０． ９３４２，遗传距离（ＧＤ）变化范围为 ０． ０６５８ ～
０． ４８６８。 根据 ＳＳＲ 和 ＩＳＳＲ 基因型数据，采用 ＵＰＧＭＡ 法分别在阈值为 ０． ６９８ 和 ０． ７２８ 时可将 ３０ 个野生菰居群聚为 ３ 类。 可

能受人为、水流、动物活动、风等多种因素的影响，居群间的亲缘关系与地理分布无明显相关性。 本研究表明，鄱阳湖流域野

生菰居群间 ＳＳＲ 和 ＩＳＳＲ 基因型的多样性丰富，居群间的这种遗传差异或变异，对该地区乃至更大范围内野生菰的遗传进化、
基因资源的开发利用和种质资源的保护有着重要意义。
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Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ：Ｚｉｚａｎｉａ ｌａｔｉｆｏｌｉａ；ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ；ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ；ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒ；ＩＳＳＲ ｍａｒｋｅｒ

菰属（Ｚｉｚａｎｉａ Ｌｉｎｎａｅｕｓ）植物共有 ４ 个种［１］，分
别为水生菰（Ｚ． ａｑｕａｔｉｃ）、沼生菰（Ｚ． ｐａｌｕｓｔｒｉｓ）、流水

菰（Ｚ． ｔｅｘａｎａ） ［２］和菰（Ｚ． ｌａｔｉｆｏｌｉａ） ［２⁃３］。 我国仅有菰

一个种，主要在湖边、池塘、沼泽等浅水地区成簇或

成片生长［４］。 从周朝开始我国就把菰当作粮食和

药用植物，民间又将菰称为茭草、蒿草、菰蒋草、神
草、扁担草和鞭子草［５⁃６］。 菰是水稻的近缘属，具有

生物量大、抗病虫、耐寒等许多优良性状，近年来被

许多研究学者作为水稻育种优良基因资源库的重要

来源［７⁃８］。 鄱阳湖是我国最大的淡水湖，生长着许

多宝贵的生物资源，已被列入国际重要湿地名

录［９］。 菰是鄱阳湖流域生长丰富的典型水生植物

之一，在整个流域地区都有着广泛分布［１０］。
理想的遗传标记应具有对基因组取样无偏离、

共显性、对变异的检测分辨率高以及不受环境条件

直接影响等特点［１１］。 简单重复序列 （ ＳＳＲ， ｓｉｍｐｌｅ
ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔ），又称微卫星（ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ），在基

因组中分布广泛，呈孟德尔遗传，具有共显性、多态

性丰富、信息量大等优点，已被作为一种理想的分子

标记［１２］。 随着不同物种 ＳＳＲ 标记的开发，该技术在

多种作物亲缘关系鉴定、遗传多样性分析及评价中

得到广泛应用，在此过程中也有学者就不同标记在

具体研究中的适用性进行了比较。 陈坚等［１３］ 开发

了紫云英（Ａｓｔｒａｇａｌｕｓ ｓｉｎｉｃｕｓ Ｌ． ） ＳＳＲ 标记并在品种

指纹鉴定中证实了其适用性；赵冬兰等［１４］ 利用 ２０
对 ＳＳＲ 引物对国家甘薯种质徐州保存库的 ２４ 份材

料进行了遗传多样性分析；岳文娣等［１５］利用 ＳＳＲ 标

记进行了芝麻（Ｓｅｓａｍｕｍ ｉｎｄｉｃｕｍ Ｌ． ）种质资源遗传

多样性与群体结构分析；邱显欣等［１６］利用 ＳＳＲ 分子

标记探讨了云南长尖叶蔷薇自然居群内及居群间的

遗传变异度与遗传多样性；Ｚ． Ｙ． Ｗａｎｇ 等［１７］ 利用

ＳＳＲ 和 ＩＳＳＲ 标记就不同国家来源狗牙根（Ｃｙｎｏｄｏｎ
ｄａｃｔｙｌｏｎ）进行了遗传多样性分析。 简单序列重复区

间（ＩＳＳＲ，ｉｎｔｅｒ － ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔ）是由 Ｅ． Ｚｉｅｔ⁃
ｋｉｅｗｉｃｚ 等［１８］于 １９９４ 年在 ＳＳＲ 基础上开发创建的新

型分子标记技术，该技术克服了 ＲＦＬＰ （ ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ
ｆｒａｇｍｅｎｔ ｌｅｎｇｔｈ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ）、ＲＡＰＤ（ｒａｎｄｏｍ ａｍｐｌｉ⁃
ｆｉｅｄ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ＤＮＡ）、 ＡＦＬＰ （ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｆｒａｇｍｅｎｔ
ｌｅｎｇｔｈ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ）和 ＳＳＲ 等分子标记技术的局限

性，具有无需预知基因组背景信息、ＤＮＡ 样品用量

少、信息量丰富、重复性好、操作简单等优点，现已被

广泛应用于植物品种鉴定、遗传作图、基因定位、遗
传多样性、系统发育进化等领域研究中［７，１１，１７，１９］。

本研究分别利用 ＳＳＲ 和 ＩＳＳＲ 两种标记技术对

分布于鄱阳湖流域的 ３０ 个野生菰居群的遗传多样

性和遗传结构进行研究，旨在探讨鄱阳湖流域菰的

遗传变异度，了解我国菰资源的丰富度和遗传进化

情况，同时对我国菰种质资源的保护、多样性评估和

基因库的开发利用提供相应的理论基础和参考

依据。

１　 材料与方法

１． １　 材料

２０１３ 年 ４ 月从江西省鄱阳湖流域周围的 １０ 个

市县（南昌县、进贤县、余干县、鄱阳县、都昌县、湖
口县、星子县、永修县、新建县、共青城市），距离鄱

阳湖湖区约 １ ～ ６ ｋｍ 的范围内分布采样（图 １），共
采集 ３０ 个野生菰居群样本， 居群编号见吴国

林等［２０］。
１． ２　 方法

１． ２． １ 　 基因组 ＤＮＡ 的提取　 菰叶片基因组 ＤＮＡ
采用简易提取法［２１］，经 １． ０％ 的琼脂糖凝胶电泳和

分光光度计检测所提 ＤＮＡ 的质量和浓度后，用

ｄｄＨ２Ｏ 稀释其终浓度至 ２０ ｎｇ ／ μＬ，于 － ２０℃ 保存

备用。
１． ２． ２　 ＳＳＲ⁃ＰＣＲ 扩增和检测　 采用基本随机分布

的 １１１３ 对水稻 ＳＳＲ 引物（引物来源于 Ｇｒａｍｅｎｅ 网

站，由上海 Ｓｕｎｎｙ 生物科技有限公司合成）对来自不

同居群的随机 ３ 份菰混合样品进行扩增筛选，从中

筛选出 １９ 对条带较丰富、带型稳定、背景清晰的标

记引物（表 １）用于所有居群的分析。 在 １０ μＬ ＰＣＲ
反应体系中含：５． ０ μＬ ２ × Ｓｐｅｃｉｆｉｃ ＴＭ Ｔａｑ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ
（购自近岸蛋白科技有限公司），１． ０ μＬ 模板 ＤＮＡ，
正反向引物（１０ μｍｏｌ ／ Ｌ）各 １． ０ μＬ，ｄｄＨ２ Ｏ ２ μＬ。
ＰＣＲ 反应程序为：９４℃预变性 ３ ｍｉｎ；９４℃变性 ４５ ｓ，
５５ ～ ５７℃（根据不同引物而定）退火 ４５ ｓ，７２℃延伸

４５ ｓ，３５ 个循环；７２℃后延伸 ６ ｍｉｎ。 取 ２． ５ μＬ ＰＣＲ
扩增产物，在 １２０ Ｖ 恒定电压下用 ６ ． ０％ 非变性聚
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图 １　 鄱阳湖流域 ３０ 个菰居群的地理分布

Ｆｉｇ． １　 Ｔｈｅ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ３０ Ｚ． ｌａｔｉｆｏｌｉａ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｉｎ Ｐｏｙａｎｇ Ｌａｋｅ ｂａｓｉｎ

丙烯酰胺凝胶电泳 １３０ ｍｉｎ 后，用浓度为 ０． ０５％ 的

ＡｇＮＯ３溶液染色 ３０ ｍｉｎ，再用含 ０． ４％ ＨＣＨＯ 的

ＮａＯＨ 显色液固定和显色 １５ ｍｉｎ，最后在白炽灯箱

上读取并记录条带后扫描保存。

表 １　 ＳＳＲ⁃ＰＣＲ 扩增信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ＳＳＲ⁃ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ

引物

Ｐｒｉｍｅｒ
水稻染色体

Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ
重复模序

Ｍｏｔｉｆ
总条带数

Ｎｏ． ｏｆ ｔｏｔａｌ ｂａｎｄｓ
多态性条带数

Ｎｏ． ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｂａｎｄｓ
多态率（％ ）
Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ

ＲＭ１１６７４
ＲＭ１４２３３
ＲＭ１７５
ＲＭ５４６
ＲＭ６８８１
ＲＭ１５８３０
ＲＭ６８７６
ＲＭ１６７９７
ＲＭ１７９
ＲＭ１８７７４
ＲＭ２０１１８
ＲＭ ２０２３６
ＲＭ１２５
ＲＭ２２１８９
ＲＭ２２８３２
ＲＭ２２８８５
ＲＭ１９５
ＲＭ３５０
ＲＭ２８０９０
平均数 Ｍｅａｎ
总数 Ｔｏｔａｌ

１
３
３
３
３
３
３
４
５
５
６
６
７
８
８
８
８
８
１２

（ＡＧＧ） ９

（ＡＣ） １０

（ＣＣＧ） ８

（ＡＧＧ） ７

（ＡＣＣ） １

（ＡＴ） ２２

（ＣＣＧ） ８

（ＡＴ） ２６

（ＡＣＣ） １

（ＡＧＧ） ７

（ＣＣＧ） ８

（ＡＧ） １０

（ＡＴ） ３６

（ＡＧＧ） ９

（ＡＧＧ） ８

（ＡＡＣ） ８

—
—

（ＡＧＣ） ７

１７ 　
２４ 　
１０ 　
１５ 　
１８ 　
１２ 　
１２ 　
１１ 　
２４ 　
１１ 　
１４ 　
１０ 　
１１ 　
１５ 　
１３ 　
１３ 　
１７ 　
１０ 　
１９ 　
１４． ５３

２７６　 　

　 １６
　 ２４
　 ６
　 １１
　 １６
　 １０
　 １１
　 １０
　 ２１
　 １１
　 １４
　 １０
　 １０
　 １４
　 １１
　 １３
　 １６
　 １０
　 １９
　 １３． ３２
２５３

　 ９４． １２
１００． ００
　 ６０． ００
　 ７３． ３３
　 ８８． ８９
　 ８３． ３３
　 ９１． ６７
　 ９０． ９１
　 ８７． ５０
１００． ００
１００． ００
１００． ００
　 ９０． ９１
　 ９３． ３３
　 ８４． ６２
１００． ００
　 ９４． １２
１００． ００
１００． ００
　 ９１． ６７
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１． ２． ３　 ＩＳＳＲ⁃ＰＣＲ 扩增和检测 　 从加拿大哥伦比

亚大学（ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ． ｍｓｌ． ｕｂｃ． ｃａ ／ ） 开发的 １００ 条

ＩＳＳＲ 引物中筛选出扩增条带稳定、多态性丰富的 １４
条引物（表 ２），参照吴国林等［２０］ 方法对 ３０ 个野生

菰居群的 ８０ 个个体样本进行 ＩＳＳＲ⁃ＰＣＲ 扩增。 扩增

产物中加入 ３ μＬ ２ × Ｌｏａｄｉｎｇ Ｂｕｆｆｅｒ 混匀后，用含有

１ ／ １００００ 核酸染料 ＥｘＲｅｄ（北京庄盟国际生物科技

有限公司）的 １． ０％琼脂糖凝胶在 ５ Ｖ ／ ｃｍ 条件下电

泳分离 １． ０ ｈ，用 ＤＬ２０００ ＤＮＡ Ｌａｄｄｅｒ（购自宝生物

工程（大连）有限公司）作为分子量对照。 电泳结束

后在紫外凝胶成像系统（ＢＩＯ⁃ＲＥＤ）下观察并拍照

记录。

表 ２　 ＩＳＳＲ⁃ＰＣＲ 扩增信息

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ＩＳＳＲ⁃ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ

引物名称

Ｐｒｉｍｅｒ ｎａｍｅ
引物序列（５′→３′）
Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ

退火温度（℃）
Ａｎｎｅａｌｉｎｇ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

总条带数

Ｎｏ． ｏｆ ｔｏｔａｌ ｂａｎｄｓ
多态性条带数

Ｎｏ． ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｂａｎｄｓ
多态率（％ ）
Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ

Ｚ９
Ｚ２５
Ｚ２６
Ｚ３５
Ｚ４０
Ｚ４１
Ｚ４２
Ｚ４４
Ｚ５３
Ｚ５７
Ｚ６８
Ｚ７３
Ｚ８９
Ｚ８８
平均 Ｍｅａｎ
总数 Ｔｏｔａｌ

（ＡＧ） ８Ｇ
（ＡＣ） ８Ｔ
（ＡＣ） ８Ｔ
（ＡＧ） ８ＹＣ
（ＧＡ） ８ＹＴ
（ＧＡ） ８ＹＣ
（ＧＡ） ８ＹＧ
（ＣＴ） ８ＲＣ
（ＴＣ） ８ＲＴ
（ＡＣ） ８ＹＧ
（ＧＡＡ） ６

（ＧＡＣＡ） ４

ＤＢＤ（ＡＣ） ７

ＢＤＢ（ＣＡ） ７

５５． ０
５２． ０
５３． ３
４７． ０
５０． ７
５３． ３
５２． ０
４７． ６
５０． ０
５３． ３
５０． ７
４５． ６
５４． ０
５４． ０

９ 　
３ 　
７ 　
５ 　
５ 　
８ 　
７ 　
６ 　
４ 　
５ 　
５ 　
５ 　
７ 　
７ 　
５． ９３
８３ 　

９ 　
３ 　
５ 　
４ 　
５ 　
２ 　
３ 　
５ 　
４ 　
３ 　
５ 　
５ 　
５ 　
７ 　
４． ６４
６５ 　

１００． ００
１００． ００
　 ７１． ４３
　 ８０． ００
１００． ００
　 ２５． ００
　 ４２． ８６
　 ８３． ３３
１００． ００
　 ６０． ００
１００． ００
１００． ００
　 ７１． ４３
１００． ００
　 ７８． ２９

Ｒ ＝ （Ａ，Ｇ），Ｙ ＝ （Ｃ，Ｔ），Ｂ ＝ （Ｃ，Ｇ，Ｔ），Ｄ ＝ （Ａ，Ｇ，Ｔ）

１． ３　 数据统计与分析

以清晰稳定的扩增条带在相同电泳迁移位置出

现的有无记数，有带记为“１”，无带记为“０”，构建二

元数值矩阵统计数据库。 利用 ＰｏｐＧｅｎｅ １． ３２ 软件

统计计算 ＳＳＲ 数据和 ＩＳＳＲ 数据的遗传相似系数

（ＧＳ）、Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指数（ Ｉ）、Ｎｅｉ′ｓ 基因多样性指数

（Ｈｅ）。 利用 ＮＴＳＹＳ⁃ｐｃ ２． １ 软件采用算术平均非加

权配组法 （ ＵＰＧＭＡ， ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ｐａｉｒ ｇｒｏｕｐ ｍｅｔｈｏｄ
ｗｉｔｈ ａｒｉｔｈｍｅｔｉｃ ｍｅａｎ）进行遗传相似性聚类分析，并
绘制遗传亲缘关系树状聚类图。

２　 结果与分析

２． １　 菰 ＳＳＲ、ＩＳＳＲ 基因型的多态性分析

１１１３ 对水稻 ＳＳＲ 引物中，有 ３４１ 对（３０． ６４％ ）
能在菰中扩增出产物，说明菰和水稻确实具有较近

的亲缘关系。 许多引物虽然能从菰基因组中扩增出

产物，但扩增条带数量较少，多态性不够丰富，因此

仅使用筛选出的 １９ 对能扩增出相对较丰富、稳定清

晰条带的引物进行本次试验。 利用这 １９ 对引物对

３０ 个野生菰居群进行扩增，共得到 ２７６ 个片段条

带，其中有多态性的片段条带 ２５３ 个，平均每个标记

引物扩增出 １３． ３２ 个有多态性的片段条带，最少的

能扩增出 １０ 个条带（ＲＭ１７５、ＲＭ３５０、ＲＭ２０２３６），最
多的能扩增出 ２４ 个条带（ＲＭ１７９、ＲＭ１４２３３）。 扩增

结果多态性丰富，多态性条带比率平均为 ９１． ６７％ ，
不同标记引物扩增结果的多态性存在一定的差异，
每个标记引物扩增的多态性片段的百分率介于

６０． ００％ ～１００％ 。
在植物中，ＳＳＲ 重复序列以二碱基和三碱基重

复序列较多，四碱基以上的重复序列较少，所以在初

始筛选合成 ＩＳＳＲ 引物时，主要选择的是二碱基和三

碱基重复序列引物（表 ２）。 筛选出的 １４ 个 ＩＳＳＲ 引

物对 ３０ 个野生菰居群的 ＩＳＳＲ⁃ＰＣＲ 扩增结果稳定，
重复性好，条带清晰，共扩增产生片段条带 ８３ 条，平
均每个引物扩增出 ５． ９３ 条，条带的分子量范围在

１００ ～ ２０００ ｂｐ，其中多态性条带有 ６５ 条，平均多态
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率为 ７８． ２９％ ，平均每个引物扩增出 ４． ６４ 个多态座

位。 扩增条带数最少的引物是 Ｚ２５（３ 条），最多的

是 Ｚ９（９ 条）。 多态率幅度 ２５． ００％ ～ １００％ ，差异度

较大。
Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指数（ Ｉ）、Ｎｅｉ′ｓ 基因多样性指数

（Ｈｅ）既可以反映条带的丰富度，又可以反映均匀

度，而丰富度和均匀度是衡量多样性的两个重要指

标［２２］。 基于 ＳＳＲ 数据居群间的 Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指数

（ Ｉ） 为 ０． ４１４４， Ｎｅｉ′ ｓ 基因多样性指数 （ Ｈｅ） 为

０． ２７１２；基于 ＩＳＳＲ 数据居群间的 Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指数

（ Ｉ） 为 ０． ４１７４， Ｎｅｉ′ ｓ 基因多样性指数 （ Ｈｅ） 为

０． ２３８６。 两种标记各自所得的两个参数大小虽然稍

有微小偏差，但两者结果反映出两种标记在菰种质

资源遗传多样性上的研究结果基本一致，表明鄱阳

湖流域地区各地的野生菰资源在一定程度上发生了

遗传变异，有着相对丰富的遗传多样性。
２． ２　 遗传相似性分析

根据 １９ 对 ＳＳＲ 引物扩增产生的 ２７６ 条 ＤＮＡ 片

段，计算了鄱阳湖流域 ３０ 个野生菰居群间的遗传相

似性系数（ＧＳ）。 结果表明，供试材料居群间 ＧＳ 值

的变化范围在 ０． ５５９０ ～ ０． ８３６８ 之间。 最小的 ＧＳ 值

（０． ５５９０）来自于共青城市江益镇罗家村的菰居群

（ＬＪ）和余干县三塘乡下潭村的菰居群（ＸＴ），说明

这 ２ 个菰居群之间遗传距离最远，遗传相似度最低；
最大的 ＧＳ 值（０． ８３６８）来自于永修县恒丰镇牛头山

村的菰居群 （ ＮＴＳ） 和都昌县三叉港镇的菰居群

（ＳＣＧ），表明这两地的菰居群间的遗传距离最近，遗
传相似度最高。

ＩＳＳＲ 数据分析结果表明，利用 １４ 个 ＩＳＳＲ 标记

引物 ＰＣＲ 扩增产生的 ８３ 条 ＤＮＡ 片段计算出的鄱

阳湖流域 ３０ 个野生菰居群间的遗传相似性系数

（ＧＳ）变化范围在 ０． ５１３２ ～ ０． ９３４２ 之间。 ＩＳＳＲ 数据

分析结果：遗传相似性系数（ＧＳ）最小的是来自进贤

县三里乡池尾村的菰居群（ＣＷ）跟共青城市江益镇

罗家村的菰居群 （ ＬＪ） 和湖口县高垄乡的菰居群

（ＧＬ）之间（０． ５１３２），遗传距离最远，遗传相似度最

低；最大的是来自新建县昌邑乡的菰居群（ＣＹ）与星

子县蓼花镇胜利村的菰居群（ＳＬ）之间（０． ９３４２），说
明这 ２ 个地方的菰居群间的遗传距离最近，遗传相

似度最高。 两种标记所得结果稍有差异。
２． ３　 聚类分析

２． ３． １　 基于 ＳＳＲ 数据的聚类结果　 根据以上对各

居群间遗传相似系数的计算结果，得到供试材料间

的遗传距离（ＧＤ，ＧＤ ＝ １ － ＧＳ），采用 ＵＰＧＭＡ 法进

行聚类分析，阈值在 ０． ６９８ 时可将 ３０ 个居群划分为

３ 类（图 ２）。 第Ⅰ类包含 １９ 个居群，分别来自南昌

县泾口乡山头村（ＳＴ）、南昌县泾口乡东湖村（ＤＨ）、
进贤县三里乡六圩村（ＬＸ）、余干县瑞洪镇（ＲＨ）、都
昌县三叉港镇 （ ＳＣＧ）、永修县恒丰镇牛头山村

（ＮＴＳ）、共青城市 （ ＧＱＣ）、永修县马口镇陈新村

（ＣＸ）、新建县大塘坪乡大塘村（ＤＴ）、新建县昌邑乡

（ＣＹ）、余干县石口镇石口村（ＳＫ）、鄱阳县白沙洲乡

车门村（ＣＭ）、都昌县大树乡大树下村（ＤＳＸ）、星子

县蓼花镇胜利村 （ ＳＬ）、星子县蓼南乡樟树曹村

（ＺＳＣ）、星子县蛟塘乡畈上村（ＦＳ）、共青城市江益

镇罗家村（ＬＪ）、新建县联圩乡下万村（ＸＷ）以及湖

口县高垄乡（ＧＬ），其中 ＧＬ 居群与另外 １８ 个居群的

遗传距离较远；第 ＩＩ 类仅含 １ 个居群，即南昌县南

新乡的居群（ＮＸ）；第 ＩＩＩ 类包含 １０ 个居群，分别来

自进贤县三阳集乡孟后村（ＭＨ）、进贤县三里乡池

尾村（ＣＷ）、余干县三塘乡下潭村（ＸＴ）、都昌县西

源乡蛟塘村（ ＪＴ）、都昌县多宝乡老爷庙（ＬＹＭ）、鄱
阳县双港镇乐亭村（ＬＴ）、共青城市苏家垱乡膏良周

村（ＧＬＺ）、永修县九和乡杨柳村（ＹＬ）、鄱阳县双港

镇绕山村（ＲＳ）以及新建县铁河乡（ＴＨ），其中 ＴＨ
居群与另外 ９ 个居群的遗传距离较远。
２． ３． ２　 基于 ＩＳＳＲ 数据的聚类结果　 根据 ＩＳＳＲ 所

得条带数据，利用 ＵＰＧＭＡ 法聚类，在阈值为 ０． ７２８
时可将 ３０ 个居群划分为 ３ 类（图 ３）。 第 Ｉ 类包含

１３ 个居群，分别来自南昌县泾口乡山头村（ＳＴ）、永
修县恒丰镇牛头山村（ＮＴＳ）、鄱阳县白沙洲乡车门

村（ＣＭ）、都昌县大树乡大树下村（ＤＳＸ）、新建县联

圩乡下万村（ＸＷ）、星子县蓼南乡樟树曹村（ＺＳＣ）、
共青城市（ＧＱＣ）、共青城市江益镇罗家村（ＬＪ）、永
修县马口镇陈新村（ＣＸ）、余干县瑞洪镇（ＲＨ）、新
建县铁河乡（ＴＨ）、南昌县南新乡（ＮＸ）和湖口县高

垄乡（ＧＬ）。 第 ＩＩ 类包含 ９ 个居群，来自南昌县泾口

乡东湖村（ＤＨ）、进贤县三里乡池尾村（ＣＷ）、永修

县九和乡杨柳村（ＹＬ）、余干县石口镇石口村（ＳＫ）、
星子县蓼花镇胜利村（ＳＬ）、新建县昌邑乡（ＣＹ）、星
子县蛟塘乡畈上村（ＦＳ）、共青城市苏家垱乡膏良周

村（ＧＬＺ）、新建县大塘坪乡大塘村（ＤＴ）。 第 ＩＩＩ 类

包含 ８ 个居群，来自进贤县三阳集乡孟后村居群

（ＭＨ）、鄱阳县双港镇绕山村（ＲＳ）、都昌县西源乡

蛟塘村（ ＪＴ）、都昌县三叉港镇（ＳＣＧ）、都昌县多宝

乡老爷庙（ＬＹＭ）、余干县三塘乡下潭村（ＸＴ）、进贤

县三里乡六圩村（ ＬＸ） 以及鄱阳县双港镇乐亭村

（ＬＴ）。
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图 ２　 基于 ＳＳＲ 分子标记的 ３０ 个野生菰居群的 ＵＰＧＭＡ 聚类分析

Ｆｉｇ． ２　 ＵＰＧＭＡ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｆｏｒ ３０ Ｚ． ｌａｔｉｆｏｌｉａ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒ

图 ３　 基于 ＩＳＳＲ 分子标记的 ３０ 个野生菰居群的 ＵＰＧＭＡ 聚类分析

Ｆｉｇ． ３　 ＵＰＧＭＡ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｆｏｒ ３０ Ｚ． ｌａｔｉｆｏｌｉａ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＩＳＳＲ ｍａｒｋｅｒ

２． ３． ３　 两种分子标记 ＵＰＧＭＡ 聚类结果分析　 从

两种标记的聚类结果来看（图 ２、图 ３），鄱阳湖流域

野生菰居群的分布并没有如预期的按鄱阳湖东西两

岸分布，也没有按相近地理县市分布，而是各地的居

群混合分布，遗传关系与地理位置无显著相关性。
基于 ＳＳＲ 数据的 ＵＰＧＭＡ 法聚类结果显示，在阈值

０． ６９８ 时将 ３０ 个居群聚为 ３ 类，但来自南昌县南新

乡的居群（ＮＸ）单独聚为一类（图 ２），表明这一地区

的菰居群在遗传进化过程中发生显著变异。 基于

ＩＳＳＲ 数据的 ＵＰＧＭＡ 法聚类结果显示，当阈值为

０． ７２８ 时将 ３０ 个居群聚为 ３ 类，与 ＳＳＲ 数据聚类相

比居群 ＮＸ 并没有单独聚为一类（图 ３）。 两种标记

聚类结果表明，从野生菰种质资源这一整体来看，单

鄱阳湖流域这一地区还是相对狭小的，野生菰居群

间的亲缘关系也较近，差异较小，整体的遗传相似性

较高，遗传距离较小。 但就鄱阳湖流域而言，该地区

野生菰资源的遗传变异度和均衡度还是很丰富的，
这一点可以由两种标记的 Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指数（ Ｉ）和
Ｎｅｉ′ｓ 基因多样性指数（Ｈｅ）得以说明。 不同分子标

记技术所能检测到的多态性比率不同，对物种遗传

多样性检测的能力也就不同，本研究中，所用 ＳＳＲ
标记的数目和扩增检测到的位点数都较 ＩＳＳＲ 标记

要多，这也是导致聚类结果差异的一个因素。 在遗

传多样性检测中增加所使用标记的种类和数目，对
于更为准确的结果获得具有重要意义。 为了更为准

确地了解和分析菰的遗传变异情况，采用不同的遗
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传标记并增加标记数目是非常必要的。

３　 讨论

３． １　 ＳＳＲ 和 ＩＳＳＲ 分子标记

分子标记的应用性评价是开展物种遗传多样性

分析的基础工作之一，因所采用的标记技术和材料

的不同，得出的结论不尽相同［２３］。 Ｐ． Ｔｈｅｎｍｏｚｈｉ
等［２４］、 Ｆ． Ｓ． Ａｋｆｉｒａｔ 等［２５］、 Ｗ． Ｐｏｗｅｌｌ 等［２６］ 利 用

ＡＦＬＰ、ＲＦＬＰ、ＲＡＰＤ、ＳＳＲ 分子标记分别在水稻、小
麦、大豆、玉米的遗传多样性分析中做了比较，认为

ＳＳＲ 是研究植物种质资源遗传多样性和谱系遗传关

系的一种较为理想的分子标记技术。 曾兵等［２７］ 利

用筛选出的 ２０ 对小麦（Ｔｒｉｔｉｃｕｍ ａｅｓｔｉｖｕｍ） ＳＳＲ 引物

对鸭茅（Ｄａｃｔｙｌｉｓ ｇｌｏｍｅｒａｔａ）种质资源遗传多样性进

行了研究，结果表明，２０ 对小麦 ＳＳＲ 引物共扩增出

２９５ 个基因位点，多态性位点有 １８７ 个，多态率为

６１． １５％ 。 说明近缘物种间 ＳＳＲ 引物具有一定通用

性和可行性。 目前，尚未见有研究学者对菰 ＳＳＲ 引

物的设计开发，本研究选用与菰同为稻亚科的近缘

属———水稻（Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ）的 １９ 对 ＳＳＲ 标记引物对

来自鄱阳湖流域的 ３０ 个野生菰居群的遗传多样性

进行研究，ＰＣＲ 共扩增出 ２７６ 个基因位点，其中多态

性位点有 ２５３ 个，平均每对引物扩增出 １４． ５３ 个位

点，多态性位点有 １３． ３２ 个，多态率（ＰＰＢ）为 ９１．
６７％ ，结果表明选用的 ＳＳＲ 标记引物扩增条带丰

富，信息量大，多态性较好，能够适用于菰种质资源

各居群间的遗传结构和变化规律的研究。
由于 ＩＳＳＲ 分子标记无需预知物种基因组信息，

信息量丰富，重复性好，呈显性标记，操作简单等优

点，因而被广泛应用于植物的遗传多样性研究之中。
王海飞等［１９］ 在对中国蚕豆（Ｖｃｉａ ｆａｂａ Ｌ． ）种质资源

遗传多样性的 ＩＳＳＲ 研究中表明，１１ 个 ＩＳＳＲ 引物共

扩增出 ２７８ 条清晰的条带，其中多态性条带 ２６８ 条

占 ９６％ ，其数据聚类结果表明供试材料呈现一定地

域性分布规律。 冯亮亮等［２８］ 在甘肃红砂 （ Ｒｅａｕ⁃
ｍｕｒｉａ ｓｏｏｎｇｏｒｉｃａ）不同种群遗传多样性的 ＩＳＳＲ 分析

中，１２ 个 ＩＳＳＲ 引物对供试的 ５ 个种群共检测到 ６９
个条带，多态性条带比率（ＰＰＢ）为 ８６． ９６％ ，其聚类

结果揭示了甘肃红砂遗传多样性与其本身特性和所

处不同种群有关。 刘欢等［２９］对燕麦（Ａｖｅｎａ）种质资

源遗传多样性 ＩＳＳＲ 研究表明，８ 个 ＩＳＳＲ 引物对 ４８
份供试材料共扩增出 １４４ 条带，多态性条带比率为

８６． １％ ，其数据聚类结果揭示了品种间的遗传关系

与品种实际来源基本一致。 李飞飞等［３０］ 对中国新

疆紫苜蓿（Ｍｅｄｉｃａｇｏ）复合体 ３ 个种的遗传多样性及

亲缘关系研究表明，１０ 个 ＩＳＳＲ 引物共扩增获得 ７４
个位点，多态性位点百分比达到 １００％ 。 对各物种

的研究结果表明，ＩＳＳＲ 分子标记技术是揭示品种间

亲缘遗传关系的一种有效手段。 目前，尚未见有研

究学者应用 ＩＳＳＲ 分子标记技术在菰种质资源的遗

传多样性上的应用。 本研究从 ８０ 条 ＩＳＳＲ 引物中筛

选出 １４ 条重复性和多态性较好的 ＩＳＳＲ 标记引物对

供试的 ３０ 个野生菰居群遗传多样性进行分析，结果

共扩增出 ８３ 条带，多态性条带有 ６５ 条，平均每个标

记引物扩增出 ５． ９３ 条带，多态性条带 ４． ６４ 条，多态

性条带比率（ＰＰＢ）为 ７８． ２９％ 。 结果表明，ＩＳＳＲ 分

子标记技术在菰的研究中有较高扩增效率，能够检

测出不同居群间的遗传多样性。
有研究表明，所分析的位点数与所能提供信息

的可靠性之间具有明显的关系，当位点数超过 ７０ 个

时，所提供信息的可靠性趋于稳定［３１］。 本研究中，
筛选出的 １９ 对 ＳＳＲ 引物对 ３０ 个菰居群共扩增出

２７６ 个位点，多态性位点有 ２５３ 个；筛选出的 １４ 个

ＩＳＳＲ 引物对供试的 ３０ 个菰居群共扩增出 ８３ 个位

点，多态性位点有 ６５ 个。 两种标记的平均多态性信

息含 量 都 达 到 一 定 的 多 态 性 水 平 （ ９１． ３２％ 、
７８． ２９％ ），表明两种标记对供试菰居群的遗传多样

性分析所得出的数据结论是可靠的。 结果显示，
ＳＳＲ 的多态性比率较 ＩＳＳＲ 标记结果的要高，ＳＳＲ 多

态性的产生主要是由于 ＤＮＡ 复制和修复过程中碱

基的滑动、错配或减数分裂过程中姐妹染色单体的

不均等交换，故多态性产生的机率较高［２５］。 且 ＳＳＲ
为共显性遗传，每个位点的等位基因数较显性标记

ＩＳＳＲ 要多，张俊卫［３２］ 基于 ＳＳＲ、ＳＲＡＰ、ＩＳＳＲ 标记的

梅（Ｐｒｕｎｕｓ ｍｕｍｅ Ｓｉｅｂ． ｅｔ Ｚｕｃｃ． ）种质资源的研究中

证实了这一点，其筛选出的 １４ 对 ＳＳＲ 引物共扩增

到 １７７ 条带谱，平均多态性比率为 ９４． ４％ ，而筛选

出的 １３ 条 ＩＳＳＲ 引物共扩增出 １４４ 条带谱，平均多

态性比率为 ９１． ０％ 。
３． ２　 鄱阳湖流域野生菰的遗传多样性

本研究利用 ＳＳＲ 和 ＩＳＳＲ 两种分子标记对分布

在江西省鄱阳湖流域的 ３０ 个野生菰自然居群进行

遗传多样性分析，两种标记检测到的多态性位点几

率（ＰＰＢ）都相对较高（９１． ３２％ 、７８． ２９％ ），表现出丰

富的多态性。 居群间的 Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指数（ Ｉ）分别

为 ０． ４１４４（ＳＳＲ）和 ０． ４１７４（ ＩＳＳＲ），Ｎｅｉ′ｓ 基因多样

性指数（Ｈｅ） 分别为 ０． ２７１２ （ ＳＳＲ） 和 ０． ２３８６ （ ＩＳ⁃
ＳＲ）。 检测到居群间的遗传相似性系数（ＧＳ）范围

分别在 ０． ５５９０ ～ ０． ８３６８（ＳＳＲ）和 ０． ５１３２ ～ ０． ９３４２
（ＩＳＳＲ）之间。 虽然本研究的 ３０ 个野生菰居群在地

９３１



植　 物　 遗　 传　 资　 源　 学　 报 １６ 卷

理分布上相对较近，但两种标记所得的 Ｓｈａｎｎｏｎ 信

息指数（ Ｉ）和 Ｎｅｉ′ｓ 基因多样性指数（Ｈｅ）２ 个参数

表现出一定水平的丰富度和均衡度，遗传距离

（ＧＤ）反映出鄱阳湖流域地区各地的野生菰资源在

一定程度上发生了遗传变异，居群间存在较广的变

异范围，有着相对丰富的遗传多样性。
通过两种标记数据的聚类结果（图 ２、图 ３）显

示，鄱阳湖流域野生菰居群间的亲缘关系与地理位

置分布间并没有明显的相关性。 例如，来自余干县

下潭村的居群（ＸＴ）与来自地理距离较远的都昌县

蛟塘村的居群（ＪＴ）聚为一类，而来自同一地区南昌

县的居群 ＳＴ 与居群 ＮＸ 却没有聚在同一类之中。
从遗传距离（ＧＤ）上更可以直观地表现出来（ＧＤ ＝
１ － ＧＳ）。 例如，来自南昌县泾口乡山头村的菰居群

（ＳＴ）和余干县三塘乡下潭村的菰居群（ＸＴ）之间的

遗传距离（ＧＤ）为 ０． ２１８７（ＧＤ ＝ １ － ０． ６０４２），而菰

居群 ＳＴ 和共青城市江益镇罗家村的菰居群（ＬＪ）之
间的遗传距离为 ０． ２１８７（ＧＤ ＝ １ － ０． ７８１３），表明居

群 ＳＴ 与 ＸＴ 之间的亲缘关系较 ＳＴ 与 ＬＪ 之间要远，
而南昌县泾口乡山头村与余干县三塘乡下潭村两地

的地理距离明显较南昌县泾口乡山头村与共青城市

江益镇罗家村两地的地理距离要近。 Ｙ． Ｙ． Ｃｈｅｎ
等［３３］在对我国华中地区长江中游流域 ７ 个野生菰

居群遗传多样性研究时也发现各居群间的遗传多样

性与地理位置间没有相关性。 Ｘ． Ｗ． Ｘｕ 等［３４］ 在研

究我国从黑龙江到云贵地区野生菰遗传结构中也得

到了证实。 菰居群间的遗传多样性与地理位置呈不

显著相关性主要原因可能归结于以下几点：（１）人

类活动，在人们进行生产劳动过程中常把野生菰当

作杂草作物除去，被去除野生菰的根和种子会随着

水流漂流至其他地方，在适宜的环境下重新生长起

来。 本研究所涉及地区为江西省鄱阳湖流域，是我

国水稻主产区之一。 近年来，随着农业生产用地的

不断减少，许多湿地被迫开发为农业生产用地，生长

在其环境条件下的野生物种（包括野生菰）随之被

人为地去除；（２）水流因素，野生菰常年生长在河

边、浅水湖区、沼泽等浅水区，每当遇到洪水季节时，
其也会被流水带至其他地区生长。 鄱阳湖作为长江

水系的蓄水和泄洪的天然水库，每年夏季雨季时将

作为长江主要的泄洪水库，到了长江枯水期时，也将

作为长江的主要水源供给之一。 且赣江作为鄱阳湖

主要水源，与鄱阳湖同为由南向北流向，是湖区野生

植被种子传播的主要因素之一；（３）动物活动，许多野

生植物种子的传播离不开野生动物的活动，例如采集

觅食、筑巢、迁徙等。 鄱阳湖是每年候鸟南北迁徙中

转地，候鸟迁徙时常会把其他地方的物种带到此地，
也会把此地的物种带到其他地方去，是物种间基因漂

流的因素之一；（４）风等自然因素，菰在开花的季节，
花粉会受到风等自然因素的影响，来扩大个体间或居

群间的基因交流，丰富了菰遗传多样性。
３． ３　 鄱阳湖流域野生菰遗传多样性分析对全国范

围内野生菰资源遗传分析的启示

栽培稻近缘属植物因其是水稻育种重要遗传资

源而备受关注，其中菰属植物野生资源的遗传分析

及其地理亲缘关系正成为一些科学家感兴趣的研究

方向［３３ － ３４］。 本研究分别采用 １９ 对 ＳＳＲ 标记和 １４
条 ＩＳＳＲ 标记，对鄱阳湖流域野生菰资源遗传多样性

进行了较全面的分析，所用标记数目及种类均较现

有研究报道丰富。 例如，Ｙ． Ｙ． Ｃｈｅｎ 等［３３］ 在对我国

华中地区长江中游流域 ７ 个野生菰居群遗传多样性

研究时只采用了 １０ 对 ＳＳＲ 标记；Ｘ． Ｗ． Ｘｕ 等［３４］ 在

研究我国从黑龙江到云贵地区 ２１ 个野生菰居群遗

传结构及地理亲缘关系时，仅依据 Ａｄｈ１ａ 基因的序

列变异。 目前，我国学者对野生菰资源遗传研究走

在世界的前列，但因所选择的标记代表的遗传位点

数目较少，且在菰基因组上的分布情况不明；或因取

样范围狭小，选用材料资源数目少，而导致这些研究

结果存在较大局限性。 全国范围内的野生菰资源生

境踏查及其种质资源的遗传多样性和遗传分析尚不

见报道，这对我国野生菰资源的有效保护和利用极其

不利，而本研究所积累的经验和筛选出的分子标记，
对启动和完成上述研究工作奠定了较好的基础。

本研究采用 ＳＳＲ 和 ＩＳＳＲ ２ 种分子标记技术，从
基因水平上分析了鄱阳湖流域野生菰居群间的遗传

多样性，虽然调查研究的地域范围相对较为狭小，居
群间地理分布相对较近，但研究分析表明鄱阳湖流域

野生菰在不同地区的环境条件下表现出较丰富的多

样性，在种群结构上发生一定范围的遗传变异，这对

野生菰的遗传进化、菰基因资源库的开发利用和菰种

质资源的保护有着重要意义，同时也为保护和开发利

用我国野生菰种质资源提供了有力参考和依据。
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