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院农业科技创新研究课题项目(ＺＤＳＹＳ１５０４)
第一作者研究方向为谷子分子育种ꎮ Ｅ￣ｍａｉｌ:ｆｅｉｅｒ３２５＠ ｓｉｎａ ｃｏｍ
通信作者:王军ꎬ研究方向为谷子分子育种ꎮ Ｅ￣ｍａｉｌ:１２８ｗａｎ＠ １６３ ｃｏｍ

郭二虎ꎬ研究方向为谷子育种与栽培ꎮ Ｅ￣ｍａｉｌ:ｇｕｏｅｒｈｕ２００３＠ １６３ ｃｏｍ

　 　 摘要:本研究选用了来自国外及国内的 ６８ 份分蘖型谷子进行了表型及遗传多样性分析ꎮ 表型分析表明ꎬ质量性状以绿

鞘、白谷黄米、圆锥穗、松散穗码居多ꎬ数量性状变异系数除出谷率较小外ꎬ其他性状表现了丰富的遗传变异ꎬ来自山西的小软

谷单株穗重、单株穗粒重、千粒重均为最高ꎬ而来自黑龙江的大青谷单株穗粒重、出谷率、千粒重均为最低ꎮ 遗传多样性分析

结果表明ꎬ７７ 对引物共检测出 ２０２ 个等位位点ꎬ每对引物可检测到 １ ~ ６ 个位点不等ꎬ平均为 ２ ６２ 个ꎻ７７ 对引物多态性信息含

量(ＰＩＣ)在 ０ ０２８３ ~ ０ ６９７４ 之间ꎬ平均多态性信息量(ＰＩＣ)为 ０ ４１６９ꎬ６８ 份材料间的遗传相似系数变化范围为 ０ ５９ ~ ０ ９６ꎬ平
均值为 ０ ６８ꎮ 利用软件 ＮＴＳＹＳｐｃ ２ １０ 的 ＵＰＧＭＡ 聚类方法对 ６８ 份谷子分蘖材料进行了聚类ꎬ这些材料被划分为 ４ 个类群ꎬ
即Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ和Ⅳꎮ Ⅰ类群主要来自西北地区谷子分蘖种质ꎬⅡ类群主要来自国外谷子分蘖种质ꎬⅢ类群包括华北、华东和东

北的谷子分蘖种质ꎬⅣ类群仅包括一个种质ꎮ 结合表型鉴定出 １０ 份优势谷子分蘖种质ꎮ 这些结果揭示 ６８ 份谷子分蘖种质遗

传多样性较好ꎬ研究结果为挖掘谷子分蘖优良基因及谷子分蘖育种提供理论依据ꎮ
关键词:谷子分蘖种质ꎻ表型ꎻ遗传多样性ꎻ聚类分析
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种质资源是作物品种遗传改良的基础ꎬ种质基

础越宽ꎬ遗传多样性越丰富[１￣３]ꎬ作物种间的遗传多

样性是基因型、环境以及基因型与环境互作效应的

综合表现[４]ꎬ体现在形态以及 ＤＮＡ 水平等方面ꎮ
因此ꎬ根据表型性状以及 ＤＮＡ 水平的遗传多样性研

究在种质资源挖掘利用方面具有重要意义ꎮ
谷子表型性状遗传多样性研究已有不少报道ꎮ

王海岗等[５]选用来自不同国家和地区的 ８７８ 份谷子

核心种质对 １５ 个表型性状进行了综合鉴定和遗传

多样性评估ꎮ 田伯红[６] 对河南、河北和山东等地的

４８２ 份谷子地方品种和近 ３０ 年育成的谷子品种的

１１ 个形态性状和农艺性状进行了鉴定和遗传多样

性分析ꎮ 王晓娟等[７]对 ４７４ 份甘肃省谷子地方种质

资源的 ２２ 个性状进行了遗传多样性分析ꎬ这些研究

结果为区分品种(系)遗传差异、优异种质筛选、特
殊材料创制奠定了重要基础ꎮ

ＤＮＡ 水平遗传多样性的研究在许多作物上有

相关报道ꎬ如番茄[８]、小麦[９]、小黑麦[１０]、玉米[１１]、
水稻[１２]和大豆[１３]等ꎮ 近年来ꎬ谷子上采用分子标记

进行遗传多样性研究[１４] 也有不少报道ꎮ Ｃ Ｆ Ｗａｎｇ
等[１５]利用 ＳＳＲ 分子标记将谷子农家品种清楚地分

为早春播型、春播型、春夏兼播型和南方型 ４ 种类

型ꎬＸ Ｐ Ｊｉａ 等[１６] 采用 ＳＳＲ 标记将谷子育成品种清

楚地分为春播型和夏播型两类ꎬ贾小平等[１７] 采用

３７ 对 ＳＳＲ 标记对 ４０ 份谷子品种进行了遗传多样性

研究ꎮ 此外ꎬ研究者们还利用其他作物上的分子标

记在谷子上进行了分子标记可转移性分析和谷子遗

传多样性研究ꎬ王节之等[１８] 利用小麦 １２０ 对 Ｘｇｗｍ
引物对 ９６ 份谷子种质资源材料进行 ＤＮＡ 多态性分

析ꎬ王军等[１９]利用 ３８ 个水稻 ＡＣＧＭ(Ａｍｐｌｉｆｉｅｄ Ｃｏｎ￣
ｓｅｎｓｕｓ Ｇｅｎｅｔｉｃ Ｍａｒｋｅｒ)标记对 ５９ 份谷子材料进行了

聚类分析ꎮ
谷子分蘖种质资源的利用有利于降低植株高

度ꎬ提高谷子抗倒性ꎬ还可以依靠大群体实现高产ꎬ
依靠分蘖成穗实现精播免间苗ꎬ节本省工ꎬ因此ꎬ开
展谷子分蘖种质资源利用研究特别是遗传多样性研

究ꎬ对于谷子分蘖免间苗品种选育及优异分蘖基因

挖掘具有重要意义ꎮ 目前ꎬ这方面的研究尚未见

报道ꎮ
本研究利用谷子 ＳＮＰ ( Ｓｉｎｇｌｅ Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ Ｐｏｌｙ￣

ｍｏｒｐｈｉｓｍ)和 ＳＳＲ(Ｓｉｍｐｌｅ Ｓｅｑｕｅｎｃｅ Ｒｅｐｅａｔ)共 ７７ 个

标记对 ６８ 份谷子分蘖种质进行了遗传多样性分析ꎬ
旨在了解这些种质的遗传背景ꎬ为新品种选育提供

理论依据ꎬ为分蘖基因或数量性状位点(ＱＴＬꎬｑｕａｎ￣
ｔｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔ ｌｏｃｉ)挖掘奠定基础ꎮ

１　 材料与方法

１ １　 材料种植

供试谷子材料 ６８ 份(表 １)ꎬ包括国内 ４６ 份、国
外 ２２ 份ꎬ其中编号 ５１ ~ ５６ 为青狗尾草种质ꎮ 供试

材料于 ２０１５ 年 ５ 月 １４ 日种植在山西省农业科学院

谷子研究所试验田内ꎮ 每份材料种植 １ 行ꎬ行距

０ ３３ ｍꎬ行长 ３ ｍꎮ 前茬作物为玉米ꎬ播种前施底肥

１ 次ꎬ生长期中耕除草 ２ 次ꎮ
１ ２　 性状调查

于拔节期ꎬ调查谷子鞘色、分蘖数(分蘖数每

份种质调查 １０ 株ꎬ取平均值)ꎮ 谷子抽穗期调查:
以播种到抽穗经历的时间间隔计算ꎬ一行中单株

抽穗数达 ５０％ 时记为该种质抽穗期ꎮ 于成熟期ꎬ
调查穗型ꎬ以长农 ３５ 号为标准调查谷穗码松紧

度ꎻ同时ꎬ调查单株穗重、单株穗粒重、出谷率、千
粒重、粒色及米色等产量与子粒性状ꎬ每份材料取

５ 株ꎬ带回室内进行考种ꎬ测定各指标ꎬ以均值作为

各种质性状值ꎮ
１ ３　 样品准备及提取 ＤＮＡ

幼苗长至 ３ 叶 １ 心时ꎬ剪取适量叶片ꎬ放入 １ ５ ｍＬ
离心管内ꎬ立刻带入实验室放入 － ８０ ℃超低温冰箱

保存备用ꎮ 采用酚￣氯仿法[２０]提取谷子基因组 ＤＮＡ
(定量为 ５０ ｎｇ / μＬ)ꎮ
１ ４　 ＰＣＲ 扩增

选取覆盖谷子 ９ 条染色体的 １８１ 对引物进行多

态性引物初步筛选ꎬ淘汰无多态性和扩增条带模糊、

６８６
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表 １　 谷子分蘖种质的地理来源

Ｔａｂｌｅ １　 Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｏｒｉｇｉｎ ｏｆ ｆｏｘｔａｉｌ ｍｉｌｌｅｔ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｗｉｔｈ ｔｉｌｌｅｒｉｎｇ

编号

Ｎｕｍｂｅｒ
名称

Ｎａｍｅ
地理来源

Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｏｒｉｇｉｎ
编号

Ｎｕｍｂｅｒ
名称

Ｎａｍｅ
地理来源

Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｏｒｉｇｉｎ

１ 白谷子 中国辽宁 ３５ 铁 ８５０３ 中国辽宁

２ 大小穗红谷 中国山东 ３６ 铁 ７９２４ 中国辽宁

３ 红谷子 中国黑龙江 ３７ 朝 １０８ 中国辽宁

４ 猪屎谷子 中国山东 ３８ 朝 ６６ 中国辽宁

５ 蓬莱麦茬谷 中国山东 ３９ 黑粘谷 中国辽宁

６ 大白糙谷 中国山东 ４０ 红粘谷 中国黑龙江

７ 小绳头 中国山东 ４１ 一把粘 中国山西

８ 拔谷子 中国山东 ４２ 小青谷 中国山西

９ 茶淀谷 中国天津 ４３ 大粒黄 中国黑龙江

１０ 米优 日本 ４４ 刀把齐 中国黑龙江

１１ 山东￣４ 中国山东 ４５ 钱串子 中国黑龙江

１２ 河北十里香 中国河北 ４６ 衡谷 １２ 中国河北

１３ 熊本国分 ２ 号 日本 ４７ 铁变 １６ 中国河北

１４ 小软谷 中国山西 ４８ ６９￣４ 中国河北

１５ 黄沙子二号 中国黑龙江 ４９ 稗子 中国山西

１６ 大青谷 中国黑龙江 ５０ 日本千斤谷 日本

１７ ＳＥ￣ＫＥＰ￣１ 印度 ５１ ＰＩ２９６３７８ 美国

１８ 骡子尾 中国山东 ５２ ＰＩ６１４８１７ 美国

１９ 群育一号 中国河北 ５３ ＰＩ６４９３１４ 美国

２０ 张 ８３１１￣１３ 中国河北 ５４ ＰＩ４３６６３１ 美国

２１ 矮宁黄 中国河北 ５５ ＰＩ４６４３１２ 美国

２２ 白根红粘 中国河北 ５６ ＰＩ３６３０６８ 美国

２３ 矮 ９７ 中国河北 ５７ ＳＥ￣ＫＥＰ￣７ 印度

２４ 衡研 １７ 中国河北 ５８ ＳＥ￣ＫＥＰ￣１４ 印度

２５ 小红谷 中国河北 ５９ ＳＥ￣ＫＥＰ￣１９ 印度

２６ 大青苗白米 中国内蒙古 ６０ ＳＥ￣ＫＥＰ￣２０ 印度

２７ 竹叶青 中国陕西 ６１ ＳＥ￣ＫＥＰ￣２２ 印度

２８ 茄头谷 中国甘肃 ６２ ＩＳＥ￣４ 印度

２９ 白毛谷 中国甘肃 ６３ ＩＳＥ￣８ 印度

３０ 沙湾谷子 中国新疆 ６４ ＩＳＥ￣１０ 印度

３１ 气死碱 中国吉林 ６５ ＩＳＥ￣１１ 印度

３２ 鹌鹑尾 中国吉林 ６６ ＩＳＥ￣１３￣１ 印度

３３ 白把子 中国北京 ６７ ＩＳＥ７８２ 印度

３４ 红苗粘谷 中国辽宁 ６８ ＩＳＥ７８５ 印度

扩增不稳定的引物ꎬ最后确定 ７７ 对扩增效果好、条
带差异明显的引物用于多样性分析ꎮ 所用引

物[２１￣２２](ＦＭ 系列引物由中国农科院作物科学研究

所刁现民提供ꎬ部分 ＳＳＲ 引物由中国农科院作物科

学研究所王天宇提供)均由北京赛百盛基因技术有

限公司合成ꎮ ＰＣＲ 分析采用 ＢＩＯ￣ＲＡＤ ＰＴＣ ０２００

７８６



植　 物　 遗　 传　 资　 源　 学　 报 １８ 卷

Ｔｈｅｒｍａｌ ｃｙｃｌｅｒ ＰＣＲ 仪进行ꎮ 反应体系为 １０ μＬ:１ μＬ
１０ × ＰＣＲ ｂｕｆｆｅｒꎬ１ μＬ 双向引物(４ μｍｏｌ / Ｌ)ꎬ０ ８ μＬ
ｄＮＴＰ(２ ５ ｍｍｏｌ / Ｌ)ꎬ０ １ μＬ Ｔａｑ ＤＮＡ聚合酶(５ Ｕ/ μＬ)ꎬ
１ μＬ 模板 ＤＮＡ(５０ ｎｇ / μＬ)ꎬｄｄＨ２Ｏ ６ １ μＬꎮ

ＰＣＲ 反应程序如下:９４ ℃预变性 ３ ｍｉｎꎻ９４ ℃
变性 ３０ ｓꎬ５５ ~ ６０ ℃退火 ３０ ｓ(因引物的退火温度

而不同)ꎻ７２ ℃ 延伸 １ ｍｉｎꎬ３５ 个循环ꎻ７２ ℃ 延伸

５ ｍｉｎꎻ最后 ４ ℃保存 １０ ｍｉｎꎮ
１ ５　 凝胶电泳与银染检测

采用 ８％非变性聚丙烯酰胺凝胶进行电泳ꎬ点
样量 ３ μＬ(含 ０ ５ μＬ 点样缓冲液)ꎬ电泳缓冲液为

５ × ＴＢＥꎬ稳定电压 １００ Ｖꎬ溴酚蓝距凝胶边缘 ２ ~
３ ｃｍ 处停止电泳[２３]ꎮ 根据 Ｃ Ｊ Ｓａｎｇｕｉｎｅｔｔｉ 等[２４] 的

方法银染显色ꎬ统计拍照存档ꎮ
１ ６　 遗传多样性分析

利用分子数据建立 ０￣１ 矩阵ꎬ在相同迁移位置ꎬ
有带的记为 １ꎬ无带的记为 ０ꎬ缺失的记为 ９９９ꎮ 标

记位点的多态性信息量(ＰＩＣꎬｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｉｎｆｏｒｍａ￣
ｔｉｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔ)按公式 ＰＩＣ ＝ １￣∑ｆ ２

ｉ 计算ꎬｆｉ 表示位点的

基因频率[２５]ꎮ 采用 ＮＴＳＹＳｐｃ ２ １０ 软件 ＵＰＭＧＡ 法

进行聚类分析并绘制聚类图ꎮ

２　 结果与分析

２ １　 分蘖型谷子表型性状评价

２ １ １ 　 质量性状 　 叶鞘色多为绿色ꎬ占总数的

８４ ８５％ ꎬ其次为紫色ꎬ占 １５ １５％ ꎻ粒色 ５０％种质为

白色ꎬ其次为黄色ꎬ占 ２７ ２７％ ꎬ此外还有青色、红

色、橙色、黑色等不同颜色ꎻ米色多为黄色ꎬ占总数的

９２ ４２％ ꎬ其余为白色和青色ꎻ穗型以圆锥形居多ꎬ占
总数的 ６８ １８％ ꎬ其次为纺锤形ꎬ占总数的 １２ １２％ ꎻ
穗码松紧度(以长农 ３５ 号为标准)以松居多ꎬ占总

数的 ４０ ９１％ ꎬ其他类型包括标准型、紧、特松等数

量相当ꎮ
２ １ ２　 数量性状 　 数量性状值及比较分析结果见

表 ２ꎮ 由表可知ꎬ分蘖数平均值为 ３ ７８ ± １ ９１ꎬ变幅

为 １ ８ ~１０ ２ꎬ来自河北的铁变 １６ 和内蒙古的大青苗

白米分蘖数最少ꎬ为 １ ８ꎬ来自美国的 ＰＩ６１４８１７ 分蘖

数最多ꎬ为 １０ ２ꎻ抽穗时间平均为 ７９ ５７ ± １４ ０８ｄꎬ变
幅为 ４１ ~１２１ｄꎬ来自河北的衡谷 １２ 最短ꎬ为 ４１ｄꎬ来自

印度的 ＳＥ￣ＫＥＰ￣１４ 最长ꎬ为 １２１ｄꎻ单株穗重平均值为

１４ １６ ±８ ６５ ｇꎬ变幅为 １ ６９ ~ ３８ ０３ ｇꎬ来自河北的

衡谷 １２ 最低ꎬ为 １ ６９ ｇꎬ来自山西的小软谷最高ꎬ为
３８ ０３ ｇꎻ单株穗粒重平均值为 １１ １２ ±７ ２８ ｇꎬ变幅为

０ ９２ ~３０ ９３ ｇꎬ来自黑龙江的大青谷最低ꎬ为 ０ ９２ ｇꎬ
来自山西的小软谷最高ꎬ为 ３０ ９３ ｇꎮ 出谷率平均值

为 ７５ ７％ ± １２ ２％ꎬ变幅为 ２１ １０％ ~ ９５ ８６％ꎬ来自

黑龙江的大青谷最低ꎬ为 ２１ １０％ꎬ来自山东的骡子尾

最高ꎬ为 ９５ ８６％ꎮ 千粒重平均值为 ２ ６９ ±０ ６１ ｇꎬ变
幅为 ０ ６１ ~ ４ ０ ｇꎬ来自黑龙江的大青谷最低ꎬ为
０ ６１ ｇꎬ来自山西的小软谷最高ꎬ为 ４ ０ ｇꎮ

质量性状如粒色、穗型变异丰富ꎬ数量性状中抽

穗期、千粒重、出谷率变异系数较小ꎬ其他数量性状

如分蘖数、单株粒重、单株穗重变异系数较大ꎬ说明

这些分蘖种质表型性状遗传多样性较丰富ꎮ

表 ２　 谷子分蘖种质表型性状表现

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ ｆｏｘｔａｉｌ ｍｉｌｌｅｔ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｗｉｔｈ ｔｉｌｌｅｒｉｎｇ

名称

Ｎａｍｅ

分蘖数

Ｎｏ. ｏｆ
ｔｉｌｌｅｒｓ

抽穗时

间(ｄ)
Ｈｅａｄｉｎｇ
ｄａｔｅ

穗型

Ｐａｎｉｃｌｅ ｔｙｐｅ

穗码松紧度＃

Ｔｈｅ ｄｅｎｓｉｔｙ
ｏｆ ｓｐｉｋｅｌｅｔ

单株穗重(ｇ)
Ｐａｎｉｃｌｅ
ｗｅｉｇｈｔ
ｏｆ ｓｉｎｇｌｅ
ｐｌａｎｔ

单株穗

粒重(ｇ)
Ｇｒａｉｎ ｗｅｉｇｈｔ
ｏｆ ｓｉｎｇｌｅ
ｐｌａｎｔ

粒色

Ｇｒａｉｎ
ｃｏｌｏｕｒ

米色

Ｈｕｌｌ
ｃｏｌｏｕｒ

鞘色

Ｓｈｅａｔｈ
ｃｏｌｏｕｒ

出谷率

(％ )
Ｇｒａｉｎ

ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ

千粒重(ｇ)
Ｗｅｉｇｈｔ ｏｆ
ｔｈｏｕｓａｎｄ￣

ｇｒａｉｎ

白把子 ２ ３ ７６ 圆锥 松 １９ ０４ １５ ５７ 白 黄 绿 ８１ ７８ ２ ９１

茶淀谷 ３ ２ ８１ 圆锥 松 １２ ０７ １０ ２９ 白 黄 绿 ８５ ２５ ２ ９８

衡谷 １２ ３ １ ４１ 圆锥 特松 １ ６９ １ １３ 白 黄 绿 ６６ ８６ ２ ４７

张 ８３１１￣１３ ２ ４ ７２ 纺锤 特松 ２７ ７８ ２２ ６ 青 青 绿 ８１ ３５ ３ ２１

矮宁黄 ７ ９ ７９ 圆筒 标准 ９ ８６ ７ ５３ 黄 黄 绿 ７６ ３７ ２ １２

白根红粘 ２ ８ ７８ 圆锥 紧 １３ １３ １０ ７５ 红 黄 绿 ８１ ８７ ２ ２７

矮 ９７ ＡＩ ９７ ３ ４ ８６ 圆锥 标准 １８ ３０ １４ ７７ 黄 黄 绿 ８０ ７１ ２ ９６

衡研 １７ ４ １ ７９ 圆锥 紧 １１ ５７ ９ ９９ 白 黄 绿 ８６ ３４ ２ ６０

群育一号 ２ ３ ８４ 圆锥 松 １９ ６９ １５ ９６ 白 黄 绿 ８１ ０６ ２ ７２

铁变 １６ １ ８ ７７ 圆锥 紧 ２７ ９６ ２４ ３４ 白 黄 绿 ８７ ０５ ３ ００

８８６
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表 ２(续)

名称

Ｎａｍｅ

分蘖数

Ｎｏ. ｏｆ
ｔｉｌｌｅｒｓ

抽穗时

间(ｄ)
Ｈｅａｄｉｎｇ
ｄａｔｅ

穗型

Ｐａｎｉｃｌｅ ｔｙｐｅ

穗码松紧度＃

Ｔｈｅ ｄｅｎｓｉｔｙ
ｏｆ ｓｐｉｋｅｌｅｔ

单株穗重(ｇ)
Ｐａｎｉｃｌｅ
ｗｅｉｇｈｔ
ｏｆ ｓｉｎｇｌｅ
ｐｌａｎｔ

单株穗

粒重(ｇ)
Ｇｒａｉｎ ｗｅｉｇｈｔ
ｏｆ ｓｉｎｇｌｅ
ｐｌａｎｔ

粒色

Ｇｒａｉｎ
ｃｏｌｏｕｒ

米色

Ｈｕｌｌ
ｃｏｌｏｕｒ

鞘色

Ｓｈｅａｔｈ
ｃｏｌｏｕｒ

出谷率

(％ )
Ｇｒａｉｎ

ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ

千粒重(ｇ)
Ｗｅｉｇｈｔ ｏｆ
ｔｈｏｕｓａｎｄ￣

ｇｒａｉｎ

河北十里香 ２ ７ ７５ 圆锥 松 １９ ２２ １６ ８７ 红 黄 紫 ８７ ７７ ２ ５２

小红谷 ５ ４ ７６ 棍棒 特松 １３ ５８ １１ ３９ 橙 黄 紫 ８３ ８７ ３ １５

６９￣４ ２ ９ ８０ 圆锥 松 ２０ ０３ １６ ７３ 白 黄 绿 ８３ ５２ ３ ０８

一把粘 ４ ７ ６８ 圆锥 特松 １０ ６２ ７ ９７ 黄 黄 紫 ７５ ０５ ２ ５０

小软谷 ２ ８ ７４ 圆筒 特松 ３８ ０３ ３０ ９３ 白 黄 绿 ８１ ３３ ４ ００

小青谷 ４ ４ ６６ 圆锥 松 ２３ ５５ １８ ７４ 黄 黄 紫 ７９ ５８ ３ ７２

稗子 ５ ２ ８９ 圆锥 松 １３ ８４ １１ ２３ 青 青 绿 ８１ １４ ３ ７０

骡子尾 ３ ５ ８３ 圆锥 紧 １５ ７０ １５ ０５ 白 黄 绿 ９５ ８６ ３ ０８

大小穗红谷 ４ ９ ８３ 圆锥 紧 ４ ４９ ３ ６３ 橙 黄 紫 ８０ ８５ ２ ４６

猪屎谷子 ２ ３ ７３ 圆锥 紧 １１ ９９ １０ １３ 黑 黄 绿 ８４ ４９ ２ ６７

蓬莱麦茬谷 ２ ８ ７７ 圆锥 标准 ２１ ０６ １６ ４５ 白 黄 绿 ７８ １１ ３ ３３

大白糙谷 ３ １ ８２ 圆锥 松 １４ ２３ １１ ７６ 白 黄 绿 ８２ ６４ ３ ０７

小绳头 ２ ７ ６７ 圆锥 松 ９ ３７ ６ ５２ 白 黄 绿 ６９ ５８ ２ ４７

拔谷子 ３ ２ ７７ 圆锥 特松 ３６ ９５ ３０ ８６ 白 黄 绿 ８３ ５２ ３ ４８

山东￣４ ２ ３ ８２ 纺锤 标准 １８ ０４ １５ ３８ 黄 黄 绿 ８５ ２５ ２ ８１

大青苗白米 １ ８ ６３ 圆锥 特松 ９ ８４ ６ ９３ 黄 黄 紫 ７０ ４３ ３ ４３

竹叶青 ３ ３ ５９ 圆筒 松 １４ ５８ １０ ６３ 黄 黄 紫 ７２ ９１ ２ ３７

茄头谷 ２ ５ ５８ 圆锥 松 ６ ７８ ５ １２ 黄 黄 紫 ７５ ５２ ２ ９３

白毛谷 ４ １ ６６ 纺锤 特松 ３２ ７０ ２５ ７０ 黄 黄 绿 ７８ ５９ ３ ５６

沙湾谷子 ２ ６ ６５ 圆锥 特松 ４ ８９ １ ９９ 白 黄 绿 ４０ ７０ １ ４６

气死碱 ２ ８ ６９ 圆锥 特松 １７ ５２ １３ ７５ 黄 黄 紫 ７８ ４８ ３ ０７

鹌鹑尾 ３ ２ ７７ 佛手 松 １５ ２８ １１ ４０ 黄 黄 绿 ７４ ６１ ２ ４５

白谷子 ４ ６ ７７ 圆锥 紧 ９ ６２ ８ ０４ 白 黄 绿 ８３ ５８ ２ ４６

红苗粘谷 ２ ７ ８０ 圆锥 紧 １９ １３ １４ ９４ 白 黄 绿 ７８ １０ ２ ８３

铁 ８５０３ ２ ７ ８０ 圆锥 标准 １５ ０４ １２ ２５ 黄 黄 绿 ８１ ４５ ２ ３５

铁 ７９２４ ２ ３ ９１ 圆锥 标准 ２２ ３４ １５ ７５ 白 黄 绿 ７０ ５０ ３ ５４

朝 １０８ ２ ２ ８３ 圆锥 标准 ３３ ３９ ２４ ５１ 黄 黄 绿 ７３ ４１ ３ ５７

朝 ６６ ２ １ ７６ 圆锥 标准 ２２ ３０ １７ ０１ 白 黄 绿 ７６ ２８ ２ ８６

黑粘谷 ３ ６ ８２ 圆锥 松 １７ ９６ １４ ５１ 黑 黄 绿 ８０ ７９ ２ ０６

红粘谷 ２ ０ ７５ 圆锥 松 ９ ７３ ７ ３０ 橙 黄 紫 ７５ ０３ ２ ２３

黄沙子二号 ３ ３ ６１ 圆锥 松 １２ ４２ ９ ０６ 黄 黄 绿 ７２ ９５ ３ １０

大青谷 ４ ４ ６３ 纺锤 松 ４ ３６ ０ ９２ 白 黄 绿 ２１ １０ ０ ６１

大粒黄 ３ ０ ６９ 圆筒 松 ２６ ５９ ２１ ３２ 黄 黄 绿 ８０ １８ ３ ５０

９８６
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表 ２(续)

名称

Ｎａｍｅ

分蘖数

Ｎｏ. ｏｆ
ｔｉｌｌｅｒｓ

抽穗时

间(ｄ)
Ｈｅａｄｉｎｇ
ｄａｔｅ

穗型

Ｐａｎｉｃｌｅ ｔｙｐｅ

穗码松紧度＃

Ｔｈｅ ｄｅｎｓｉｔｙ
ｏｆ ｓｐｉｋｅｌｅｔ

单株穗重(ｇ)
Ｐａｎｉｃｌｅ
ｗｅｉｇｈｔ
ｏｆ ｓｉｎｇｌｅ
ｐｌａｎｔ

单株穗

粒重(ｇ)
Ｇｒａｉｎ ｗｅｉｇｈｔ
ｏｆ ｓｉｎｇｌｅ
ｐｌａｎｔ

粒色

Ｇｒａｉｎ
ｃｏｌｏｕｒ

米色

Ｈｕｌｌ
ｃｏｌｏｕｒ

鞘色

Ｓｈｅａｔｈ
ｃｏｌｏｕｒ

出谷率

(％ )
Ｇｒａｉｎ

ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ

千粒重(ｇ)
Ｗｅｉｇｈｔ ｏｆ
ｔｈｏｕｓａｎｄ￣

ｇｒａｉｎ

刀把齐 ２ ０ ６８ 棍棒 特松 ９ ７３ ７ ６９ 白 黄 绿 ７９ ０３ ２ ４９

钱串子 ５ ０ ７８ 佛手 特松 ６ ６３ ２ ３０ 白 黄 绿 ３４ ６９ １ ４８

红谷子 ３ ７ ７５ 圆锥 松 １２ ６４ １１ １ 红 黄 绿 ８７ ８２ ２ ６７

米优 ２ １ ７９ 圆锥 松 ２１ ４１ １４ ８８ 白 黄 绿 ６９ ５０ ２ ５４

熊本国分 ２ 号 ２ ５ ９７ 猫爪 松 ９ ８３ ６ ８６ 白 白 绿 ６９ ７９ ２ ５８

日本千斤谷 ３ １ ８４ 圆锥 松 １１ ７２ １０ １ 白 黄 绿 ８６ １８ ２ ７７

ＰＩ２９６３７８ ２ ６ ７０ 鸭嘴 松 ７ ６７ ４ ９５ 白 黄 绿 ６４ ５４ １ ４８

ＰＩ６１４８１７ １０ ２ ９８ 圆锥 松 １ ８１ １ １５ 白 黄 绿 ６３ ５４ ２ ０７

ＰＩ６４９３１４ ６ ８ ６７ 圆筒 松 ８ ０２ ６ ５５ 白 黄 绿 ８１ ６７ ２ ９８

ＰＩ４３６６３１ １ ９ ８５ 圆锥 标准 ３１ ２８ ２６ ７ 白 黄 绿 ８５ ３６ ２ ７０

ＰＩ４６４３１２ ２ ０ ９０ 圆锥 松 ７ ４８ ５ ５０ 青 黄 绿 ７３ ５３ ２ １３

ＰＩ３６３０６８ ６ ５ ６８ 圆锥 紧 ５ ９６ ４ ０９ 黄 黄 绿 ６８ ６２ ２ ６１

ＳＥ￣ＫＥＰ￣１ ２ ６ ８２ 圆锥 松 ９ ７３ ７ ９１ 黄 黄 绿 ８１ ２９ ３ ０８

ＳＥ￣ＫＥＰ￣７ ３ ７ １００ 纺锤 标准 ４ ８７ ３ ４６ 青 黄 绿 ７１ ０５ ２ １９

ＳＥ￣ＫＥＰ￣１４∗ ２ ５ １２１

ＳＥ￣ＫＥＰ￣１９ ６ １ ９４ 圆锥 特松 ４ ２７ ３ ３７ 白 青 绿 ７８ ９２ ２ ４０

ＳＥ￣ＫＥＰ￣２０ ２ ２ １１９ 棍棒 标准 ７ ０８ ４ １７ 黑 黄 绿 ５８ ９０ １ ５９

ＳＥ￣ＫＥＰ￣２２ ２ ５ １２０ 圆锥 紧 ４ ９３ ３ ４３ 白 黄 绿 ６９ ５７ １ ９１

ＩＳＥ￣４∗ ８ ７ ９９

ＩＳＥ￣８ ８ ０ ９６ 圆筒 紧 １１ １１ ８ ７８ 白 黄 绿 ７９ ０３ ２ ３７

ＩＳＥ￣１０ ７ ０ ９８ 圆锥 紧 ６ ４０ ４ ９７ 白 白 绿 ７７ ６６ ２ ４５

ＩＳＥ￣１１ ６ ８ ６４ 圆锥 标准 ７ ５７ ５ ７５ 黄 黄 绿 ７５ ９６ ２ ２１

ＩＳＥ￣１３￣１ ７ ６ ９３ 纺锤 标准 ５ ４２ ２ ７０ 白 黄 绿 ４９ ８２ ３ ２１

ＩＳＥ７８２ ５ １ ８５ 纺锤 松 ７ ０８ ５ ４１ 橙 黄 绿 ７６ ４１ ３ ０５

ＩＳＥ７８５ ６ ７ ８２ 纺锤 特松 ５ ５１ ４ ６７ 橙 黄 绿 ８４ ７５ ３ ０２

均值 Ａｖｅｒａｇｅ ３ ７８ ±
１ ９１

７９ ５７ ±
１４ ０８

— —
１４ １６ ±
８ ６５

１１ １２ ±
７ ２８

— — —
７５ ７ ±
１２ ２

２ ６９ ±
０ ６１

变幅 Ａｍｐｌｉｔｕｄｅ １ ８ ~
１０ ２

４１ ~
１２１

— —
１ ６９ ~
３８ ０３

０ ９２ ~
３０ ９３

— — —
２１ １０ ~
９５ ８６

０ ６１ ~
４ ０

变异系数 ＣＶ(％ ) ５０ ５３ １７ ７０ — — ６１ ０９ ６５ ４７ — — — １６ １２ ２２ ６８

＃:穗码松紧度以长农 ３５ 号为标准ꎻ∗:表示品种成熟度不好ꎬ数据缺失
＃:Ｔｈｅ ｄｅｎｓｉｔｙ ｏｆ ｓｐｉｋｅｌｅｔ ｉｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｃｈａｎｇ Ｎｏｎｇ ３５ꎬ∗:Ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｍａｔｕｒｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｓ ｎｏｔ ｇｏｏｄ ａｎｄ ｔｈｅ ｄａｔａ ａｒｅ ｍｉｓｓｉｎｇ

２ ２　 引物多态性分析

本研究从 １８１ 对引物中筛选获得 ７７ 对多态性

好、条带清晰的引物ꎬ利用这 ７７ 对引物在 ６８ 份谷子

分蘖种质中检测到 ２０２ 个等位位点ꎬ每对引物可检

测到 １ ~ ６ 个位点不等ꎬ平均为 ２ ６２ 个ꎮ １３９ 对 ＳＮＰ
引物在供试材料之间有多态性的共 ６５ 对ꎬ占引物总

数的 ５５ ４％ ꎬ４２ 对 ＳＳＲ 引物在供试材料之间有多态

性的共 １２ 对ꎬ占引物总数的 ２８ ６％ ꎮ
７７ 对引物多态性信息含量(ＰＩＣ) (表 ３)介于

０ ０２８３ ~ ０ ６９７４ 之间ꎬ平均为 ０ ４１６９ꎬ其中 ＰＩＣ 最

高的是引物 ＳＩｓｖ０６９６ｂ１ꎬ为 ０ ６９７４ꎬ最低的是引物

ＳＩｓｖ１３２８ｂ１ꎬ为 ０ ０２８３(图 １)ꎮ

０９６
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表 ３　 试验所用引物多样性分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｐｒｉｍｅｒｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｔｅｓｔ

标记名称

Ｔｈｅ ｎａｍｅ ｏｆ ｍａｒｋｅｒ
所在染色体

Ｎｏ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ
引物序列

Ｔｈｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｐｒｉｍｅｒｓ
等位变异数

Ｎｏ ｏｆ ａｌｌｅｌｅ
多态性

信息量 ＰＩＣ

ＳＩｓｖ０２６４ｂ２ １ Ｆ:ＣＧＧＡＣＡＡＧＡＣＡＡＴＧＣＡＧＧＡＣ Ｒ:ＧＣＴＣＣＡＴＣＣＡＣＣＧＴＧＴＡＴＴＣ ２ ０ ４１０７
ＳＩｓｖ００６３ｂ１ １ Ｆ:ＣＴＴＣＡＣＡＣＴＴＣＣＣＡＣＴＴＣＡＣ Ｒ:ＡＡＧＴＴＴＧＣＧＡＧＣＡＡＧＣＡＣＡＡ １ ０ ２３１１
ＳＩｓｖ０８２０ｂ３ １ Ｆ:ＣＴＡＴＴＣＡＣＡＧＧＡＴＴＧＡＡＣＧＴＧ Ｒ:ＧＣＴＡＣＴＧＧＡＴＴＣＴＴＧＣＡＧＴＣ １ ０ １１９６
ＳＩｓｖ０１２２ｂ１ １ Ｆ:ＧＣＣＴＣＡＡＧＴＴＧＴＣＣＴＣＴＴＧＣ Ｒ:ＧＧＡＡＡＧＧＡＴＧＣＡＣＴＧＣＣＡＡＴ ２ ０ ４０７９
ＳＩｓｖ０８０３ｂ３ １ Ｆ:ＣＡＴＣＧＧＣＴＣＣＴＴＧＣＴＴＴＧＡＣ Ｒ:ＣＣＡＣＴＣＡＧＡＡＡＣＣＡＡＡＴＣＡＣ ２ ０ ２５５０
ＳＩｓｖ０３０７ｂ１ １ Ｆ:ＧＧＡＡＧＡＧＴＣＧＧＣＡＡＡＴＡＧＧＴ Ｒ:ＣＣＣＡＡＴＣＣＡＣＡＧＡＡＴＣＡＡＧＣ ３ ０ ４６６５
ＳＩｓｖ０５９３ｂ１ １ Ｆ:ＴＣＧＧＡＴＴＧＴＴＣＴＡＧＣＣＴＡＴＴＧ Ｒ:ＡＣＧＣＡＧＡＡＧＣＴＧＡＡＡＧＡＣＧＧ ２ ０ ４６６９
ＳＩｓｖ０１６３ｂ１ １ Ｆ:ＣＡＡＧＣＣＡＴＧＣＡＴＣＣＡＴＧＡＴＣ Ｒ:ＣＧＡＣＣＡＡＣＣＡＴＡＡＣＡＴＧＡＣＴ ２ ０ ２５５０
ＳＩｓｖ０６４６ｂ１ １ Ｆ:ＧＡＧＴＣＡＡＴＡＡＣＧＡＧＴＴＧＧＣＡＴ Ｒ:ＧＧＡＡＴＴＧＴＴＧＡＡＴＧＡＡＧＴＧＣＧ ４ ０ ３７４６
ＳＩｓｖ０３８３ｂ１ １ Ｆ:ＧＧＴＧＡＡＴＧＣＴＣＣＣＡＴＣＴＧＡＣ Ｒ:ＣＴＡＧＡＧＧＧＡＴＡＧＣＣＡＧＧＧＡＴ ２ ０ ５０９３
ＳＩｓｖ００３０ｂ１ ２ Ｆ:ＣＴＴＧＧＡＣＡＧＴＣＡＡＡＴＧＣＴＣＡ Ｒ:ＧＴＡＣＧＴＧＧＴＴＣＴＧＡＡＡＧＣＡＴ ３ ０ ４９１８
ＳＩｓｖ０１０６ｂ１ ２ Ｆ:ＣＴＡＧＣＴＣＣＣＡＧＧＡＣＡＣＡＣＡＧ Ｒ:ＧＧＡＴＣＣＧＡＴＣＴＴＡＧＧＡＴＧＡＴ ２ ０ ４５３９
ＳＩｓｖ０６０３ｂ１ ２ Ｆ:ＣＣＣＴＧＡＧＣＴＡＣＴＴＣＴＴＧＣＡＧ Ｒ:ＡＧＴＡＡＣＧＡＴＧＣＴＴＧＣＴＣＧＴＣ ３ ０ １３２４
ＳＩｓｖ０２７１ｂ１ ２ Ｆ:ＧＣＴＧＡＣＴＧＡＡＧＡＡＴＣＣＡＴＧＣ Ｒ:ＡＴＣＧＣＣＴＣＣＡＡＧＡＡＣＡＴＣＡＧ ３ ０ ６１７２
ＳＩｓｖ０１７２ｂ１ ２ Ｆ:ＡＣＣＧＴＣＡＧＡＧＣＴＧＴＧＴＡＣＴＣ Ｒ:ＡＧＣＣＴＴＣＧＡＡＧＡＴＴＣＧＡＴＧＴ ３ ０ ０５７０
ＳＩｓｖ１３２３ｂ１ ２ Ｆ:ＣＡＣＴＧＣＣＡＣＴＡＣＴＴＣＡＴＣＡＣ Ｒ:ＧＡＧＴＧＣＣＡＧＡＧＧＡＣＴＧＣＡＡＴ ２ ０ ５１１９
ＳＩｓｖ０６７７ｂ１ ２ Ｆ:ＧＣＡＴＣＡＡＴＣＴＴＡＴＧＴＴＧＣＡＧＴＴ Ｒ:ＧＧＴＧＡＴＧＴＡＴＴＴＣＣＡＴＧＣＡＧＴ ３ ０ ２１０６
ｂ２４２ ２ Ｆ:ＣＡＣＴＡＣＣＡＣＴＧＴＴＣＣＡＧＡＴＣＧ Ｒ:ＣＡＧＧＧＡＣＣＴＴＧＣＴＴＧＣＡＴＡＣ ３ ０ ６２６１
Ｐ２２ ２ Ｆ:ＧＴＣＡＧＣＡＡＧＡＴＧＣＡＡＡＣＧＴＣ Ｒ:ＡＧＣＴＧＡＴＡＡＣＧＣＴＣＣＴＧＴＧＧ ２ ０ ５４６３
ＳＩｓｖ０３１５ｂ１ ３ Ｆ:ＣＣＧＴＧＴＡＡＴＡＣＣＣＧＡＣＣＴＡＣ Ｒ:ＴＣＴＧＡＴＴＡＧＣＣＡＡＴＴＡＣＡＧＡＣ ２ ０ １３６２
ＳＩｓｖ０４７３ｂ１ ３ Ｆ:ＴＧＧＡＴＣＴＧＡＴＣＴＡＣＴＣＧＴＧＴ Ｒ:ＧＴＡＴＧＧＣＡＣＡＴＣＡＣＧＡＣＧＡＴ ３ ０ ６４６０
ＳＩｓｖ１２４０ｂ１ ３ Ｆ:ＡＣＣＡＧＧＣＡＴＴＴＴＧＡＧＡＣＧＴＧ Ｒ:ＡＣＡＧＣＡＣＣＧＡＧＴＴＴＧＡＴＣＣＴ ２ ０ ２６６２
ＳＩｓｖ１３５４ ３ Ｆ:ＴＣＡＣＡＣＧＴＧＣＡＴＧＧＴＴＧＣＡＣ Ｒ:ＧＡＡＣＴＴＧＧＡＴＣＡＧＡＣＣＴＣＡＣ ３ ０ ６５５７
ＳＩｓｖ０４２０ｂ１ ３ Ｆ:ＡＣＡＧＡＡＧＣＴＡＡＴＧＡＣＧＴＧＴＧ Ｒ:ＧＡＣＧＴＣＣＣＣＴＴＣＴＧＡＣＴＴＴＧ ２ ０ ４１１８
ＳＩｓｖ００８６ｂ１ ３ Ｆ:ＣＡＴＧＣＡＴＧＣＡＣＧＧＡＧＣＴＣＡＴ Ｒ:ＡＧＡＣＧＧＣＴＣＡＣＴＧＴＡＧＴＣＴＴ ３ ０ ５５４３
ＳＩｓｖ０４４６ｂ１ ３ Ｆ:ＴＣＡＧＣＣＣＧＡＣＡＣＧＡＡＴＣＡＧＴ Ｒ:ＣＡＣＧＴＴＣＴＴＣＴＣＣＴＴＧＴＴＣＣ １ ０ ０２９２
ＳＩｓｖ１３６５ ３ Ｆ:ＴＣＣＴＴＧＡＣＧＣＡＴＣＧＡＴＧＧＴＴ Ｒ:ＡＧＣＡＣＧＴＴＴＣＡＧＡＡＧＣＴＣＡＧ ２ ０ ２９５６
ＳＩｓｖ０１１９ｂ１ ３ Ｆ:ＴＧＧＴＧＴＡＣＡＣＡＡＧＣＣＡＧＡＧＣ Ｒ:ＡＡＣＣＡＡＧＣＴＧＴＣＴＣＣＴＧＡＣＧ ３ ０ ４９９８
Ｂ１０１ ３ Ｆ:ＡＴＣＴＡＧＧＴＧＣＣＧＡＴＧＣＧＴ Ｒ:ＴＧＴＧＧＧＡＡＧＡＡＧＣＴＡＧＧＧＡＡ ３ ０ ５６９０
ＳＩｓｖ０３０５ｂ２ ４ Ｆ:ＧＣＴＣＧＴＧＡＡＣＧＡＡＡＡＧＴＴＧＣ Ｒ:ＡＡＣＧＧＣＡＡＴＧＡＧＴＧＴＣＣＡＡＧ ４ ０ ５８２６
ＳＩｓｖ０４３７ｂ１ ４ Ｆ:ＴＣＴＴＧＧＡＣＣＧＧＡＧＧＡＡＡＴＡＧ Ｒ:ＡＣＧＧＧＡＣＴＧＧＴＴＧＴＡＣＧＧＴＧ ４ ０ ６５７９
ＳＩｓｖ１００２ｂ１ ４ Ｆ:ＣＣＧＣＴＣＴＴＴＣＴＧＡＴＡＣＣＡＴＣ Ｒ:ＣＡＣＴＴＴＡＣＴＴＧＧＣＴＧＡＡＣＣＴ ３ ０ ３８１３
ＳＩｓｖ０４２４ｂ１ ４ Ｆ:ＴＧＴＣＣＡＴＧＡＣＣＧＴＧＣＴＡＧＡＣ Ｒ:ＴＣＧＣＴＡＡＧＣＴＡＴＣＧＣＴＧＣＴＴ ２ ０ １４０８
ＳＩｓｖ０７７０ｂ１ ４ Ｆ:ＡＧＣＣＴＧＧＧＣＧＡＣＧＣＧＧＴＡＡＴ Ｒ:ＴＧＴＣＴＧＡＴＧＡＧＣＡＴＣＴＧＡＡＣ ３ ０ ６８４７
ＳＩｓｖ０４９１ｂ１ ４ Ｆ:ＣＧＴＣＡＧＡＧＣＴＣＣＡＧＴＧＡＣＡＴ Ｒ:ＴＣＴＡＣＴＧＡＣＡＧＧＴＧＣＧＡＴＧＣ ２ ０ ３８９１
ＳＩｓｖ１３２９ｂ１ ４ Ｆ:ＣＡＣＡＡＧＧＴＧＣＣＴＴＴＧＧＡＴＧＴ Ｒ:ＴＧＡＡＡＴＧＧＡＡＴＧＧＡＧＧＣＡＣＣ ２ ０ ５９５２
ＳＩｓｖ０１８２ｂ１ ５ Ｆ:ＴＧＣＡＧＣＧＴＧＡＴＣＴＡＡＡＴＴＧＧ Ｒ:ＡＡＣＴＴＧＴＣＣＧＧＡＣＴＧＡＡＡＧＧ ２ ０ ３８２１
ＳＩｓｖ１１２７ｂ１ ５ Ｆ:ＣＣＡＧＴＧＡＴＣＧＧＡＧＣＴＧＡＧＣＴ Ｒ:ＡＧＴＧＴＧＧＴＴＧＣＴＴＣＡＧＣＴＧＴ ４ ０ ５０６５
ＳＩｓｖ０２１７ｂ２ ５ Ｆ:ＣＡＧＧＣＡＣＣＣＣＴＧＧＡＡＣＴＧＣＴ Ｒ:ＴＣＴＴＧＣＣＴＣＡＴＡＡＡＣＡＴＧＣＣ ３ ０ ６１７４
ＳＩｓｖ０５９４ｂ１ ５ Ｆ:ＡＣＣＣＡＴＴＣＡＧＣＡＣＧＴＴＣＡＣＴ Ｒ:ＣＡＡＧＣＧＧＴＧＧＡＴＴＣＡＧＧＡＴＴ ３ ０ ４９８２
ＳＩｓｖ０６９８ｂ１ ５ Ｆ:ＣＧＧＴＴＡＧＣＡＴＣＡＡＡＴＴＣＴＣＣ Ｒ:ＴＧＣＴＧＴＴＣＡＡＧＡＴＧＧＧＣＡＴＣ ２ ０ ３４３２
ＳＩｓｖ０５６３ｂ１ ５ Ｆ:ＴＧＡＡＧＧＴＧＣＣＴＧＡＡＣＣＴＣＡＴ Ｒ:ＧＣＴＧＧＴＧＡＴＡＣＴＴＣＣＴＴＣＡＴＣ ２ ０ ３２０７
ＳＩｓｖ０６４１ｂ１ ５ Ｆ:ＣＴＣＡＣＴＧＣＡＡＧＡＣＴＣＧＡＣＣＴ Ｒ:ＣＧＣＴＴＣＣＣＡＴＣＣＡＴＧＣＣＡＴＴ ２ ０ １１０７
ＦＭ５０ ６ Ｆ:ＧＣＣＧＡＡＣＴＡＡＧＡＡＧＣＡＣＣＴＧ Ｒ:ＴＧＧＡＧＡＡＴＧＴＧＡＧＡＡＣＧＴＣＧ ２ ０ ５２８５
ＦＭ７５ ６ Ｆ:ＣＴＧＡＡＡＧＧＴＣＡＧＴＴＣＧＡＧＧＣ Ｒ:ＧＡＧＡＡＡＧＴＣＴＧＡＡＣＣＴＧＧＣＧ ２ ０ ３５０１
ＦＭ４ ６ Ｆ:ＡＣＡＴＣＡＧＣＡＣＴＧＧＴＴＴＧＣＡＧ Ｒ:ＡＧＡＡＧＡＣＧＡＣＡＴＧＡＧＣＧＧＴＴ ３ ０ ５４５６
ＦＭ１５ ６ Ｆ:ＧＧＡＣＣＴＣＴＡＴＡＣＡＣＡＴＣＣＡＧＡＡＡＧ Ｒ:ＡＴＣＧＡＴＣＧＡＴＣＣＣＣＡＣＡＡＡＣＴＴＧＡ ２ ０ ３２４２
ＦＭ２２ ６ Ｆ:ＴＧＧＴＧＣＴＴＧＴＴＣＡＴＧＴＧＧＡＴ Ｒ:ＣＣＴＣＣＴＴＣＣＡＴＣＡＡＣＴＣＣＡＡ ３ ０ ５５６４

１９６



植　 物　 遗　 传　 资　 源　 学　 报 １８ 卷

表 ３(续)

标记名称

Ｔｈｅ ｎａｍｅ ｏｆ ｍａｒｋｅｒ
所在染色体

Ｎｏ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ
引物序列

Ｔｈｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｐｒｉｍｅｒｓ
等位变异数

Ｎｏ ｏｆ ａｌｌｅｌｅ
多态性

信息量 ＰＩＣ

ＦＭ２７ ６ Ｆ:ＴＴＣＡＧＧＧＡＴＡＣＡＣＧＡＧＣＡＴＴＡＣ Ｒ:ＣＡＴＣＣＡＴＣＣＡＴＧＡＴＣＡＣＣＡＧ ３ ０ ６６２６

Ｐ３２ ６ Ｆ:ＴＴＣＡＧＧＧＡＴＡＣＡＣＧＡＧＣＡＴＴＡＣ Ｒ:ＴＴＣＡＧＧＧＡＴＡＣＡＣＧＡＧＣＡＴＴＡＣ ３ ０ ５０１１

ＳＩｓｖ０７１１ｂ１ ７ Ｆ:ＧＣＡＡＡＧＧＣＡＡＴＧＴＣＣＴＴＣＴＴＣ Ｒ:ＧＡＧＴＧＡＣＴＴＧＧＣＴＣＣＣＡＴＣＴ ３ ０ ３６５５

ＳＩｓｖ０９９０ ７ Ｆ:ＴＡＣＧＣＣＧＴＣＧＴＴＡＴＴＧＡＡＴＧ Ｒ:ＴＡＴＴＣＧＴＴＴＴＣＴＧＣＣＧＡＴＧＧ ３ ０ ５３５７

ＳＩｓｖ１３２０ｂ１ ７ Ｆ:ＡＧＴＡＣＣＧＴＧＧＡＣＡＣＣＧＴＧＴＣ Ｒ:ＣＴＡＴＣＧＣＣＡＴＧＧＧＡＧＧＴＧＡＧ ２ ０ ４２６９

ＳＩｓｖ０２５４ｂ１ ７ Ｆ:ＣＣＴＧＧＡＴＧＣＣＴＣＴＧＴＴＧＴＴＧ Ｒ:ＣＴＣＡＣＡＴＴＧＧＧＡＴＴＧＧＡＡＴＣＴ ３ ０ ５５１５

ＳＩｓｖ０３２４ｂ１ ７ Ｆ:ＧＧＣＴＡＣＴＧＧＣＡＴＴＣＧＴＴＣＣＡ Ｒ:ＡＣＧＧＣＡＡＴＧＡＴＴＡＣＧＡＧＡＣＣ ３ ０ ５００６

ＳＩｓｖ０５０８ｂ１ ７ Ｆ:ＡＧＴＣＡＧＣＧＡＴＡＴＧＧＡＧＧＡＴＣ Ｒ:ＡＴＣＧＧＴＡＧＡＡＧＣＴＡＡＴＣＡＣＧＴ ２ ０ ３５０１

ＳＩｓｖ０３５６ｂ１ ７ Ｆ:ＧＧＡＧＣＡＴＧＧＡＣＴＴＧＴＴＣＡＧＡＧ Ｒ:ＡＡＴＣＡＧＣＧＧＴＧＡＡＡＡＣＡＧＣＴ ２ ０ ３８５４

ＳＩｓｖ０６８２ｂ１ ７ Ｆ:ＴＧＣＡＡＣＧＡＡＧＧＧＡＴＴＡＧＧＴＴ Ｒ:ＣＴＧＴＡＧＴＡＣＧＣＴＡＴＧＧＴＡＧＣ ２ ０ １６７８

ＳＩｓｖ０６９６ｂ１ ８ Ｆ:ＣＡＧＣＴＣＡＴＴＣＴＴＣＡＧＣＡＧＣＴ Ｒ:ＣＣＡＴＣＴＧＡＣＴＣＣＴＣＡＴＧＧＡＴ ４ ０ ６９７４

ＳＩｓｖ０４５９ｂ１ ８ Ｆ:ＧＣＧＴＣＧＴＣＡＧＣＡＴＣＡＡＡＧＡＣ Ｒ:ＧＣＣＡＡＴＧＧＡＧＧＡＴＡＡＧＧＡＡＧ ２ ０ １７９１

ＳＩｓｖ０７５２ｂ１ ８ Ｆ:ＣＣＣＡＴＧＧＡＴＣＡＴＧＧＣＡＧＡＴＣ Ｒ:ＡＴＴＧＧＡＣＧＡＧＧＣＴＧＴＣＴＣＣＴ ６ ０ ６４７５

ＳＩｓｖ０７６４ｂ１ ８ Ｆ:ＴＡＧＣＴＧＴＣＴＴＣＡＣＣＴＴＧＧＴＣ Ｒ:ＧＡＴＣＡＧＡＣＡＧＡＡＧＡＧＣＴＧＡＧ ２ ０ ３９５１

ＳＩｓｖ０５９８ｂ１ ８ Ｆ:ＧＴＣＧＡＡＣＡＴＧＡＧＣＣＡＴＧＡＧＴ Ｒ:ＴＧＧＡＧＴＴＧＣＡＣＡＧＴＧＧＡＴＧＴ ２ ０ ４７２１

ＳＩｓｖ１０４５ｂ１ ８ Ｆ:ＣＧＧＣＡＴＧＧＴＧＣＡＴＧＴＡＴＴＧＴ Ｒ:ＴＴＧＧＡＧＧＡＣＧＧＡＴＧＣＣＴＡＡＧ ３ ０ ４５３１

ＳＩｓｖ０３５４ｂ１ ８ Ｆ:ＣＧＡＡＣＴＡＣＣＡＴＴＧＴＴＧＣＴＴＧ Ｒ:ＴＧＧＴＧＡＴＧＣＣＴＧＴＡＧＡＣＴＧＴ ３ ０ ４１７４

ＳＩｓｖ０２０６ｂ１ ８ Ｆ:ＧＡＡＡＣＣＴＴＣＡＴＣＣＡＣＣＣＴＣＴ Ｒ:ＧＴＧＣＡＡＡＴＧＧＧＣＴＣＴＡＴＴＧＴ ３ ０ ６７５２

ＳＩｓｖ０６５６ｂ１ ８ Ｆ:ＡＣＡＡＣＡＴＧＣＡＴＣＣＡＧＡＡＴＣＡＴ Ｒ:ＧＡＧＣＡＴＴＣＴＣＧＣＡＴＣＧＧＴＡＴ ４ ０ ６２１５

ｂ２５８ ８ Ｆ:ＧＧＧＣＣＡＡＴＡＡＴＧＧＴＴＧＣＡＴＡ Ｒ:ＴＴＧＣＡＣＡＴＣＣＡＡＡＴＣＴＴＴＣＣ ３ ０ ４３４３

ＳＩｓｖ０６２０ｂ１ ９ Ｆ:ＣＴＴＧＣＣＧＡＣＴＴＴＣＡＴＡＴＧＡＡＧ Ｒ:ＧＧＡＣＣＴＧＧＡＣＡＴＴＧＡＡＴＧＧＴ ３ ０ ５２１２

ＳＩｓｖ１３２８ｂ１ ９ Ｆ:ＣＧＣＣＧＣＴＡＧＡＡＧＡＧＡＡＣＴＡＧ Ｒ:ＡＧＴＧＴＡＣＡＣＧＡＣＡＧＧＴＣＡＣＴ ２ ０ ０２８３

ＳＩｓｖ０３９２ｂ１ ９ Ｆ:ＡＡＴＣＧＣＴＧＡＣＧＧＴＧＡＴＴＴＴＣ Ｒ:ＧＴＣＣＡＧＴＡＧＣＧＴＧＣＴＡＡＴＣＴ ２ ０ １００３

ＳＩｓｖ０４３５ｂ１ ９ Ｆ:ＧＴＣＧＴＧＴＧＧＧＡＴＣＣＴＣＡＣＧＴ Ｒ:ＴＣＡＴＣＴＡＡＣＧＴＣＡＣＣＡＣＣＡＴＴ ２ ０ １６７８

ＳＩｓｖ０５６２ｂ１ ９ Ｆ:ＧＣＣＴＣＴＧＴＣＴＧＴＣＡＡＧＣＡＧＧ Ｒ:ＣＣＣＡＴＴＡＧＡＡＡＴＧＡＧＧＡＧＧＡＴ ３ ０ ４３６４

ＳＩｓｖ００９５ｂ１ ９ Ｆ:ＣＴＧＧＧＴＧＣＴＧＴＣＣＴＴＧＣＴＴＴ Ｒ:ＴＧＴＴＣＣＣＡＧＡＴＧＴＧＴＧＣＡＧＴ ２ ０ ４５４６

ＳＩｓｖ０２０２ｂ１ ９ Ｆ:ＣＡＡＴＧＡＣＴＣＡＴＴＧＧＣＣＡＧＡＴ Ｒ:ＧＡＧＣＣＴＧＴＴＣＡＧＣＴＧＡＡＣＴＴ ３ ０ ３０４１

ＳＩｓｖ０２９４ｂ１ ９ Ｆ:ＧＧＧＣＡＴＴＡＧＴＧＧＴＧＧＡＧＴＧＧ Ｒ:ＣＧＴＧＴＣＣＴＡＣＡＴＣＡＡＴＧＣＡＧ ４ ０ ４０８５

ｂ１０２ ９ Ｆ:ＣＣＧＴＧＡＡＡＣＣＣＡＣＣＡＣＴＡＴＴ Ｒ:ＧＣＡＣＡＣＡＣＡＡＡＣＣＣＧＴＣＡ ３ ０ ５２０３

１ ~ １７ 编号同表 １
Ｎｕｍｂｅｒ１￣Ｎｕｍｂｅｒ１７ ａｒｅ ｓａｍｅ ｔｏ ｔａｂｌｅ １. Ｍ:ＭａｒｋｅｒꎬＡ:ＳＩｓｖ１３２８ｂ１ꎬＢ:ＳＩｓｖ０６９６ｂ１

图 １　 ＳＩｓｖ１３２８ｂ１、ＳＩｓｖ０６９６ｂ１ 在不同谷子分蘖种质中的扩增结果

Ｆｉｇ. １　 Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ＳＩｓｖ１３２８ｂ１ ａｎｄ ＳＩｓｖ０６９６ｂ１ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｏｘｔａｉｌ ｍｉｌｌｅｔ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｗｉｔｈ ｔｉｌｌｅｒｉｎｇ
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２ ３　 遗传相似系数

谷子分蘖种质间的遗传相似系数介于 ０ ５９ ~
０ ９６ 之间ꎬ平均为 ０ ６８ꎬ多数材料之间的相似系数

小于 ０ ９０ꎮ 其中ꎬ来自河北的矮宁黄与来自日本的

日本千斤谷遗传相似系数最高达 ０ ９６ꎬ来自山东的

山东￣４ 与来自河北的矮 ９７ 的相似系数达 ０ ９４ꎬ且 ４
个材料聚为一个小亚类ꎻ来自北京的白把子与来自

辽宁的红苗粘谷的相似系数为 ０ ９５ꎻ来自山西的小

软谷与其他种质间的遗传相似系数最低为 ０ ５９ꎬ整
体上看 ６８ 份分蘖种质遗传多样性较高ꎮ
２ ４　 基于分子标记的 ＵＰＧＭＡ 聚类

本研究采用 ＮＴＳＹＳｐｃ ２ １０ 软件 ＵＰＧＭＡ 法进

行分子聚类ꎬ结果表明:以相似系数 ０ ６８ 为阈

值ꎬ６８ 份谷子分蘖种质被划分为 ４ 个类群(图 ２) ꎮ

图 ２　 谷子分蘖种质分子聚类结果

Ｆｉｇ. ２　 Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｆｏｘｔａｉｌ ｍｉｌｌｅｔ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｗｉｔｈ ｔｉｌｌｅｒｉｎｇ

３９６



植　 物　 遗　 传　 资　 源　 学　 报 １８ 卷

Ⅰ类群共包含 １７ 份材料ꎬ其中 ３ 份来自美国ꎬ１ 份

来自印度ꎬ其他均来自中国ꎻ Ⅱ类群共包含 １４ 份材

料ꎬ除稗子外均为国外种质ꎬ 其中 ＰＩ６１４８１７ 和

ＰＩ４６４３１２ 来自美国ꎬ其余 １１ 份来自印度ꎻⅢ类群共

包含 ３６ 份材料ꎬ占 ４ 个类群总数的 ５２ ９％ ꎬ３ 份来

自日本ꎬ１ 份来自印度ꎬ１ 份来自美国ꎬ３１ 份来自中

国ꎻ 来 自 山 西 的 小 软 谷 单 独 聚 为 一 个 类 群ꎬ
即Ⅳ类群ꎮ

３　 讨论

３ １　 分子标记多态性和 ＰＩＣ 值

本研究选用 ７７ 个分布于谷子 ９ 条染色体上的

标记对 ６８ 份谷子分蘖种质的遗传多样性进行了研

究ꎬ结果表明不同标记所扩增的变异位点数在 １ ~ ６
个不等ꎬ平均为 ２ ６２ 个ꎬ ７７ 个标记 ＰＩＣ 值介于

０ ０２８３ ~ ０ ６９７４ꎬ平均为 ０ ４１６９ꎮ 这与朱学海等[２６]

利用 ２１ 个 ＳＳＲ 标记在 １２０ 份谷子材料上所检测到

的平 均 等 位 变 异 ( １４ ５ 个 /位 点 ) 与 平 均 ＰＩＣ
(０ ８０９０)ꎬ以及郝晓芬等[２７] 利用 ５ 个 ＳＳＲ 标记在

９６ 份谷子材料上检测到的平均等位变异(６ ６ 个 /
位点)与平均 ＰＩＣ(０ ７３２４)结果不同ꎮ 造成这种现

象的原因可能在于标记的选择ꎬ本研究所选取的 ７７
个标记ꎬ多数是 ＳＮＰ 标记(６５ 个ꎬ占研究用标记数的

８４ ４％ )ꎬ由于 ＳＮＰ 标记是一种二态的标记ꎬ即二等

位基因(ｂｉａｌｌｅｌｉｃ)ꎬ这可能降低标记的等位变异数和

ＰＩＣ 值ꎮ
３ ２　 谷子分蘖种质遗传多样性

利用分子标记对种质进行遗传多样性研究可以

更全面地反映不同种质 ＤＮＡ 水平上的遗传变异ꎬ聚
类分析是鉴别品种资源遗传差异程度、筛选核心资

源的有效手段ꎮ 本研究首次采用谷子 ＳＮＰ 和 ＳＳＲ
标记对 ６８ 份谷子分蘖种质资源进行了遗传多样性

分析ꎬ聚类研究结果揭示:６８ 份谷子分蘖种质大致

分为 ４ 个类群ꎬ其中ꎬ山西、甘肃、吉林的分蘖材料基

本聚在Ⅰ类群ꎬ来自国外的分蘖种质构成Ⅱ类群ꎬ河
北、山东、辽宁的分蘖材料基本聚在Ⅲ类群ꎬ黑龙江

的分蘖材料聚在Ⅰ和Ⅲ类群ꎬ而来自山西的小软谷

单独聚为一类(Ⅳ类群)ꎬ不同类群间的差异明显大

于群内不同品种间的差异ꎬ说明这些种质间遗传背

景比较丰富ꎮ 来自相同地区的分蘖品种更倾向于聚

在相同类群ꎬ比如ꎬ来自国外的分蘖种质构成Ⅱ类

群ꎬ来自西北生态区的谷子分蘖种质聚在Ⅰ类群ꎬ这
与杨天育等[２８]、贾小平等[１７] 等聚类结果一致ꎮ 另

外ꎬ分蘖种质中矮秆材料均在Ⅲ类群中ꎬ比如日本千

斤谷和矮宁黄ꎬ矮 ９７ 和山东￣４ꎬ他们的遗传相似系

数均很高ꎬ分别为 ０ ９６ 和 ０ ９４ꎬ暗示谷子分蘖种质

分蘖特性与株高存在一定相关性ꎮ 这些结果为谷子

分蘖优异基因挖掘及分蘖新品种选育提供了一定理

论依据ꎮ
３ ３　 分蘖型谷子资源的优异种质鉴定

本研究依据分蘖种质分子多样性和生育期不

同ꎬ结合穗重、穗粒重、千粒重等产量指标(表 ２)ꎬ鉴
定出 １０ 份优势分蘖种质ꎮ Ⅰ类群中早熟优势种质

为竹叶青、中晚熟优势种质为白毛谷、晚熟优势种质

为鹌鹑尾ꎻⅡ类群中早熟、中晚熟、晚熟分别为 ＩＳＥ￣
７８２、ＩＳＥ￣８ 和 ＳＥ￣ＫＥＰ￣２０ꎻⅢ类群中早熟、中晚熟、晚
熟分别为衡谷 １２、拔谷子和铁 ７９２４ꎻⅣ类群为小软

谷ꎮ 这些种质分蘖数大部分介于 ３ ~ ４ 之间ꎬ而 ＩＳＥ￣
７８２ 和 ＩＳＥ￣８ 的分蘖数分别为 ５ ０、８ ０ꎬ这些种质产

量水平都较高ꎬ暗示其具有明显的增产潜力ꎬ因此ꎬ
这些种质可以作为不同生态区适宜机收分蘖型谷子

新品种选育的骨干亲本ꎮ 在山西等春谷中晚熟区ꎬ
优势分蘖种质中小软谷、白毛谷、ＩＳＥ￣８、拔谷子等ꎬ
尤其是小软谷ꎬ具有最高单株穗重、单株穗粒重和千

粒重ꎬ可以作为本生态区特异种质在今后分蘖新品

种选育中加以利用ꎮ
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