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新麦草种质的 SSR 遗传多样性及群体结构分析
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摘要：利用 38 对 SSR 引物对来源于不同国家与地区的 171 份野生和栽培新麦草单株种质进行遗传多样性和群体结构分

析。研究结果显示，有效引物在新麦草单株材料间共获得 308 个位点，多态性位点 275 个，多态性百分率为 89.29%，供试新麦

草材料的遗传相似性系数介于 0.537~0.899 之间，平均为 0.742。群体结构分析、主成分分析与 NJ 聚类法均将供试材料分为 3
个类群，且类群间的材料相互渗透形成混合类群，分类结果与遗传相似性系数分析表明 171 份新麦草单株种质分布较集中；3
种分类方法对新麦草材料 3 个不同类群的划分结果基本一致，但混合类群的划分存在差异，每个类群的新麦草单株材料来源

背景不同，未表现出明确的地域性规律。
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Abstract：Genetic diversity and population structure analysis of 171 wild and cultivated Psathyrostachys 
Nevski individual germplasms from different countries and regions were conducted by 38 pairs of SSR primers.
The result by using the primers revealed a total of 308 loci among Psathyrostachys Nevski individuals，with 
275 polymorphic loci and a polymorphism percentage of 89.29%.The genetic similarity coefficient of the tested 
materials ranged from 0.537 to 0.899 with an average of 0.742.These accessions were divided into three groups 
by population structure analysis，principal component analysis and NJ clustering.The genetic similarity coefficient 
analysis showed that the distribution of Psathyrostachys Nevski individuals was more concentrated.The 
classification using three methods generally revealed three different groups of Psathyrostachys Nevski materials，
despite that there were slightly different in the divisions of mixed groups.Since these Psathyrostachys Nevski 
individuals in each group showed different on genetic background，no clear correlation between geographic 
distribution and genetic diversity was observed.
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新麦草（Psathyrostachys juncea（Fisch.）Nevski）
是禾本科（Poaceae）小麦族（Triticeae）新麦草属

（Psathyrostachys Nevski）中最具代表性的多年生异

花授粉二倍体（2n=2x=14）物种［1-2］，也是该属唯一

具有饲用价值的物种，目前在我国已登记了 3 个牧

草品种［3］。新麦草不仅是一种优良的放牧刈割兼用

型禾草，常被广泛应用于生态建设和绿地恢复［4］，与

此同时它所拥有的较强抗性基因也是改良麦类作

物的宝贵遗传资源［5］。尽管新麦草的优良特性及

其育种价值一直是众多学者探究的热点，但新麦草

可供试验的种质资源较少，代表性不强，材料来源

背景也较为狭窄，因此新麦草的育种工作与其他近

缘物种相比有很大的滞后性，这也限制了新麦草在

我国的推广与利用。种质资源是育种研究的基础

与资料［6］，了解不同材料间的遗传背景差异、遗传

多样性信息及遗传组成成分对育种研究和种质资源

的保护有重大的意义。关于对新麦草遗传多样性的

研究，目前仅有结合 ISSR［7］（inter-simple sequence 
repeat） 和 RAPD［8］（random amplified polymorphic 
DNA）两种分子标记技术的相关报道。SSR 分子标

记（simple sequence repeat）具有高信息量的等位性

变异［9］，是二代分子标记技术中运用最广泛的技术

之一，同时也是研究植物种质资源遗传多样性的理

想方法之一，因此结合 SSR 分子标记技术发掘新麦

草种质资源的特异片段与基因对研究新麦草遗传多

样性有极大的帮助。

群体结构是由自然选择压力下的群体地域分

化及基因交换形成的，对研究群体（或亚群体）进

化有重要的意义［10］。群体结构分析可以从形态学

标记与分子标记两方面进行研究，传统上一般采用

表型性状的方法，而仅依据表型性状提供的群体结

构信息是不够准确的；从本质上来说，种质资源的

形态学特征也是由遗传物质所决定并受控于其生

境条件的，所以只有正确的分析群体结构在基因水

平上的变异分化程度才能真正掌握群体结构的核 
心［11］。目前还没有针对新麦草种质进行群体结构

分析的相关报道和研究，鉴于此，本研究充分考虑

到新麦草异花授粉的繁殖特性，收集了来自不同

国家与地区的 31 份新麦草野生和栽培品种材料

的 171 个单株材料，基于 SSR 分子标记技术首次

对单株种质的 DNA 遗传物质分别进行遗传多样

性分析和群体结构分析，并对新麦草群体的遗传

分化程度、亲缘关系、基因流动交换和个体混合程

度等问题进行深入探讨，旨在扩充新麦草种质资

源的遗传背景信息，不断丰富新麦草种质的遗传

信息结构，为今后新麦草材料的关联分析、重要农

艺性状的 QTL 定位和可持续利用提供一定的理论 
依据。

1　材料与方法

1.1　供试材料

供试的 31 份新麦草材料来源于不同国家和地

区（表 1），其中编号以 2008 开头代表内蒙古农业大

学保存的种质资源，种子来源于内蒙古农业大学种

子繁殖试验田；其他材料种子均由美国国家植物种

质库（NPGS）提供，保留其原始编号。种子于 2013
年 5 月在内蒙古农业大学温室育苗后，7 月单株移

栽于种质资源圃，生长 2 年后取其新鲜植物组织液

氮冻存，带回实验室磨样。

1.2　DNA 提取

采集 31 份新麦草材料的 171 个单株幼嫩分蘖

放入 5 mL 冻存管中，标记其在种质资源圃中的位

置并进行编号（表 1），置于液氮保存带回实验室，用

改良的 CTAB 法提取其 DNA。用 1% 的琼脂糖凝

胶和 Nanodrop 2000 检测质量和纯度，工作浓度稀

释至 30 ng/μL 左右，-20 ℃保存备用。

1.3　SSR-PCR 扩增反应

参考前人研究［12-16］提供的大麦引物，选取均匀

分布在大麦全基因组的 89 对引物，由上海生工生

物工程有限公司合成。PCR 反应体系为 15 μL，包
括 7.5 μL 的 PCR Master Mix、各 0.5 μL（10 μmol/L） 
的上下游引物以及 1 μL 的模板 DNA 和 5.5 μL
的 ddH2O。PCR 扩增体系为 94 ℃预变性 4 min， 
94 ℃变性 30 s，48~64 ℃退火 30 s，72 ℃延伸 30 s，
共 35 个循环，最后 72 ℃延伸 10 min，4 ℃保存。扩

增产物用 6% 非变性聚丙烯酰胺凝胶电泳检测，参

考郭培国等［17］的银染改良方法对凝胶进行银染及 
显影。

1.4　数据统计分析

根据对照 Marker（50 bp）的分子量，将 SSR 引

物扩增出的 DNA 片段由大到小依次排列，相同大

小的分子量迁移处，有带记为“1”，无带记为“0”，用
Microsoft office 2010 整理统计结果，建立 0-1 形式

的二进制数字矩阵，并按照不同处理软件的要求对

数据进行转换。

由 Popgene32 软件分析得到 171 份新麦草单株

材料的 Shannon 信息指数和基因多样性指数，多态

信息含量（PIC，polymorphism information content）
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表 1　供试材料的信息
Table 1　Information and origin of genotypes used in this study
编号

Code
品种（材料）名称

Varieties name
单株编号

Individual number
来源

Countries or regions

502577 K 40175 21、88、119、122、166 俄罗斯

565060 AJC-534 37、62、64、108、118 俄罗斯

598610 VIR U-0134973 8、74、106、113、82 哈萨克斯坦

565289 TETRA. 2、16、17、25、49、65、76、91、117、81、132 加拿大

434242 Sawki 11、77、100、157 加拿大

440626 D-1835 36 前苏联

502576 K 37772 6、7、12、13、18、29、71、98、123、144、153 俄罗斯

499559 D-2697 10、116、58 中国

565052 DJ-4155 4、9、23、69、87、145、152 俄罗斯

619487 96N-300 40、55 蒙古

565044 DJ-3890 34、46、51、53、84、104、109、124、155、167 俄罗斯

598614 VIR U-0134923 162 哈萨克斯坦

619483 96N-331 80、73、101、130、131、142 蒙古

200801 Mengnong No.4 1、44、45、102、141、154、156、164、170 中国

565051 DJ-4154 35、39、66、68、96、103、115、168、33 俄罗斯

272136 — 47、50、63、70、75、93、97、128 哈萨克斯坦

499560 D-2562 43、52、89、105、125、160、169 中国

595135 X93031 19、79、90、111、112 中国

476299 VINALL 3、27、107、165 美国

200802 Shandan 14、15、24、28、54、56、57、85、86、136 中国

531826 D-3139 5、61、78、83、95、114、121、126、133、147、148 中国

619565 96N-238 41、42、67、138 蒙古

406468 BOZOISKI 129、135、143 前苏联

531827 — 26、38、59、92、140 爱沙尼亚

578854 SWIFT 139、146 加拿大

531828 — 20、32、72、99、120、158 美国

502572 AR-142 94、171 前苏联

502573 AR-163 127、137、149、163、151 前苏联

200804 — 31、150、159 中国

200803 T-ND 22、60、134 中国

598611 — 30、48、110、161 哈萨克斯坦

“—”代表野生原始材料

“—”represents wild materials

由公式 PIC=1- ∑
i

j

p2
ij计算得出，式中 pij 表示第 i 个位

点的第 j 个等位基因变异频率。采用 Ntsys 2.10e
软件，对供试材料的遗传相似性系数（GS，genetic 
similarity coefficient）进行计算，构建主成分分析

聚类图；以新麦草单株材料间的遗传距离为基础，

运 用 软 件 MEGA7.0 绘 制 邻 接 法（NJ，Neighbor-
joining）聚类图。

群体结构分析使用 Structure2.3.4 软件，基于混

合模型对 171 份新麦草单株材料进行群体结构分

析，并计算遗传相似性权重值（Q 值）。将最优群体

数 K 值的取值范围设定在 2~7 之间，设置 MCMC
开始时的不作数迭代（Length of burn-in period）
为 50000 次，再将不作数迭代后的 MCMC 设为

100000 次。每个 K 值重复运行 5 次，以最大似然值

为原则选取最佳的 K 值作为群体结构的最优群体

数目，并用 Sigma plot2.5 描绘 K 值折线图。

2　结果与分析

2.1　SSR 多态性分析

从 40 对均匀分布在大麦 7 个连锁群上的 SSR
引物中筛选出 38 对有效引物，对 171 个新麦草单

株进行分析检测（表 2），结果表明大部分 SSR 标

记扩增的条带位于 100~250 bp 之间，扩增反应共

检测到条带 308 个和多态性条带 275 个，平均每个

标记扩增出 8.10 个条带，平均多态位点百分率达到

89.29%；171 份单株材料的基因多样性变幅水平为

0.0263~0.7810，平均值为 0.2461；Shannon 信息指数
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表 2　38 个 SSR 标记的多态性分析
Table 2　Polymorphism analysis of 38 SSR markers

引物

Primer

大麦染色体

Chromosome 
of barley

多态位点数

Number of 
polymorphic loci

多态位点百分率（%）

The percent of 
polymorphic loci

基因多样性

Gene diversity
Shannon 信息指数

Shannon index
多态信息含量

PIC

EBmac0783 1H 15 100 0.6591 0.6587 0.4664

Bmac0154 1H 6 100 0.3486 0.5703 0.3887

Bmag0382 1H 6 100 0.2301 0.3753 0.2301

HVM4 1H 2 50 0.0566 0.1138 0.0566

Bmag0347 1H 5 100 0.2803 0.4481 0.2863

Bmac032 1H 5 83 0.2932 0.4352 0.2932

Bmac0213 1H 1 50 0.0648 0.1264 0.0648

Bmac399 1H 6 100 0.2573 0.4126 0.2573

EBmac0415 2H 7 88 0.2890 0.4360 0.2868

EBmac0684 2H 9 90 0.1145 0.2135 0.1145

Bmac0218 2H 8 100 0.1911 0.3166 0.1911

Bmag0381 2H 1 33 0.1341 0.2101 0.1461

EBmac0737 2H 14 100 0.2334 0.3706 0.2334

Bmag006 3H 17 100 0.7810 0.6736 0.4810

HVM44 3H 2 67 0.0549 0.1537 0.0786

HVM9 3H 9 100 0.2818 0.4427 0.2801

EBmac0705 3H 14 100 0.2300 0.3478 0.2112

EBmac0871 3H 6 100 0.2066 0.3415 0.2066

GMS116 3H 9 82 0.2691 0.4156 0.2701

Bmag0136 3H 8 100 0.3999 0.5714 0.3857

EBmac0691 4H 5 83 0.4132 0.4688 0.3142

HVM40 4H 10 91 0.2108 0.3903 0.2578

EBmac0701 4H 7 100 0.2785 0.4697 0.3080

HVM67 4H 14 93 0.3516 0.4971 0.3355

EBmac0658 4H 9 90 0.1497 0.2992 0.1857

HVM3 4H 8 89 0.0712 0.1148 0.0504

HVM63 5H 7 78 0.2978 0.3483 0.2344

GMS27 5H 7 100 0.3071 0.4967 0.3194

Bmag0004 6H 5 83 0.2407 0.3426 0.2244

Bmag0173 6H 8 73 0.1988 0.3468 0.2221

Bmac040 6H 2 33 0.0263 0.0355 0.0145

HVM74 6H 6 86 0.1582 0.2598 0.1576

Bmac0316 6H 8 100 0.2530 0.4101 0.2530

EBmac0806 6H 5 63 0.2093 0.3263 0.2164

HVLEU 7H 7 100 0.1894 0.3200 0.1894

HVM30 7H 3 75 0.2604 0.3734 0.2604

Bmag0206 7H 9 100 0.2600 0.4175 0.2480

Bmag0120 7H 5 71 0.1003 0.2687 0.1616

平均 Mean — 7.24 89.29 0.2461 0.3637 0.2337
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介于 0.0355~0.6736 之间，平均为 0.3637，Shannon 信

息指数最高的是位于 3H 染色体的标记 Bmag006，
最小值是位于 6H 染色体上的 Bmac040，多态信息

含量 PIC 的变幅在 0.0145~0.4810 之间。

2.2　遗传相似性系数

以现有的样本量，171 份新麦草单株材料的遗

传相似性系数（GS）变幅水平是 0.537~0.899，平均

为 0.742，说明单株新麦草材料的 GS 水平较高。其

中，亲缘关系较远的是来自哈萨克斯坦 598610 的单

株材料和中国 499559 的单株材料（GS=0.537），而

来自俄罗斯 565051 的单株材料与来自中国 595135
的单株材料则亲缘关系最近（GS=0.899）。

为了揭示各材料单株的差异变化，对相同材料

内单株的遗传相似性系数变幅水平（表 3）进行分

析，结果显示俄罗斯新麦草材料 565044 的单株间

遗传相似性系数变幅最大；其次为哈萨克斯坦材料

598610，且其平均遗传相似性系数最小并低于整体

单株遗传相似性系数的平均值。由此说明 565044
的新麦草单株种质遗传变异波动较大，遗传背景较

丰富。

表 3　31 份新麦草材料内单株间的遗传相似性系数变幅
Table 3　Variation of similarity coefficients between individual plants in 31 P.juncea materials
编号

Varieties code
遗传相似性系数变幅

Range of similarity coefficients
平均

Mean
编号

Varieties code
遗传相似性系数变幅

Range of similarity coefficients
平均

Mean

502577 0.735~0.890 0.795 499560 0.636~0.822 0.731
565060 0.724~0.824 0.757 595135 0.706~0.781 0.750
598610 0.574~0.803 0.700 476299 0.669~0.781 0.715
565289 0.731~0.894 0.790 200802 0.678~0.894 0.768
434242 0.754~0.795 0.790 531826 0.644~0.839 0.740
440626 — — 619565 0.660~0.800 0.753
502576 0.681~0.852 0.757 406468 0.755~0.802 0.778
499559 0.678~0.745 0.719 531827 0.690~0.800 0.757
565052 0.704~0.851 0.753 578854 0.848 0.848
619487 0.707 0.707 531828 0.765~0.874 0.798
565044 0.662~0.898 0.762 502572 0.734 0.734
598614 — — 502573 0.732~0.796 0.761
619483 0.633~0.823 0.725 200804 0.723~0.779 0.749
200801 0.705~0.871 0.757 200803 0.706~0.770 0.738
565051 0.725~0.851 0.774 598611 0.690~0.791 0.747
272136 0.690~0.797 0.749

“—”代表该材料单株样本量为 1；无遗传相似性系数变幅的材料的单株样本量为 2
“—”represents the sample size of the material is 1，and the sample size of individuals in their materials without variation of similarity coefficients are 2

2.3　群体结构分析

由于新麦草异花授粉的繁殖特性，使得新麦草群

体间不仅存在遗传变异，群体内单株的遗传变异分化

也不尽相同。为进一步揭示新麦草单株种质的遗传组

分，利用 Structure2.3.4 软件对 171 份新麦草单株材料的

308 个 SSR 标记位点信息进行分析，以选取的 K 值范

围（K=2~7）为横坐标，自然对数后的似然值 lnP（D） 
为纵坐标建立折线图（图 1A），当 K 值随 lnP（D）持

续增大时，无法确定最优群体数，因此参考 Evanno
等［18］的方法引入ΔK 值来确定 K 值的最佳数目 

（图 1B），当 K 值随ΔK 值的变化出现明显的峰值时，

则作为最优群体数（K=3），因此群体结构分析结果将

171 份新麦草单株材料划分为 3 个类群（图 2）。
分析新麦草单株材料不同类群的 Q 值时，为了

能够充分体现单株间的遗传组成成分，将 Q 值大于

或等于 0.6 的共 159 份新麦草材料（92.98%），划归

到相应的 3 个类群中，并认为其遗传结构相对单一；

其余 12 份新麦草单株材料的遗传结构具有复杂的

混合来源，无法明确归属类群，因此均划归为混合

类群中（表 4）。由表 4 可知，类群 1 的新麦草单株

材料最多有 89 份（52.05%），其次类群 2 的新麦草

单株材料有 63 份（36.84%），类群 3 的材料最少只

有 7 份（4.09%）。在所有的单株新麦草材料中，同

种新麦草的单株材料遗传组分及划分类群也存在差

异，比如蒙古新麦草材料 619483 的 6 个单株，其中

5 个被划分到 3 个不同的类群中，1 个则划分到混合

类群中；新麦草材料 200801 和 200802 群体内的多

数单株材料也划归到类群 1 和类群 2 中，200801 的

1 个单株材料还被划归到混合类群中，表明了同一份

新麦草材料单株间遗传结构差异性较大。
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图 1　K 值与 lnP（D）和ΔK 趋势变化图
Fig.1　The distribution of K-values with lnP（D）and K-values with ΔK

图中 1~171 材料编号与表 1 单株编号相对应，下同

The marterial number of 1 to 171 same as the number of the individual in Table 1，the same as below

图 2　171 个新麦草单株材料的群体结构
Fig.2　Population structure on 171 individuals of P.juncea（Fisch.）Nevski germplasm

表 4　171 份新麦草单株分成 3 个不同类群的 Q 值
Table 4　Q value of 171 P.juncea individuals in three groups
单株编号

Individual 
number

Q1 Q2 Q3
类群

Group

单株编号

Individual 
number

Q1 Q2 Q3
类群

Group

1 0.978 0.020 0.002 1 12 0.910 0.004 0.086 1
2 0.937 0.061 0.002 1 13 0.989 0.008 0.003 1
3 0.793 0.202 0.004 1 14 0.994 0.004 0.002 1
4 0.942 0.054 0.003 1 15 0.996 0.003 0.001 1
5 0.987 0.011 0.002 1 16 0.943 0.056 0.001 1
6 0.827 0.167 0.006 1 17 0.994 0.004 0.001 1
7 0.877 0.010 0.113 1 18 0.992 0.005 0.002 1
7 0.980 0.018 0.003 1 19 0.994 0.004 0.002 1
9 0.978 0.020 0.001 1 20 0.966 0.033 0.001 1
10 0.975 0.023 0.002 1 21 0.990 0.008 0.002 1
11 0.971 0.016 0.012 1 22 0.989 0.009 0.002 1
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单株编号

Individual 
number

Q1 Q2 Q3
类群

Group

单株编号

Individual 
number

Q1 Q2 Q3
类群

Group

23 0.721 0.277 0.002 1 74 0.667 0.007 0.326 1
24 0.935 0.063 0.002 1 75 0.893 0.087 0.019 1
25 0.881 0.117 0.002 1 76 0.847 0.028 0.126 1
26 0.922 0.076 0.003 1 77 0.348 0.08 0.572 —

27 0.249 0.002 0.750 3 78 0.872 0.031 0.097 1
28 0.996 0.002 0.001 1 79 0.608 0.387 0.005 1
29 0.910 0.026 0.064 1 80 0.819 0.178 0.002 1
30 0.960 0.035 0.004 1 81 0.986 0.010 0.005 1
31 0.967 0.024 0.009 1 82 0.972 0.025 0.003 1
32 0.993 0.005 0.003 1 83 0.966 0.009 0.025 1
33 0.993 0.006 0.001 1 84 0.974 0.008 0.018 1
34 0.987 0.012 0.002 1 85 0.993 0.006 0.001 1
35 0.868 0.116 0.016 1 86 0.991 0.007 0.002 1
36 0.955 0.015 0.030 1 87 0.887 0.096 0.017 1
37 0.993 0.005 0.002 1 88 0.994 0.004 0.002 1
38 0.746 0.005 0.249 1 89 0.761 0.111 0.128 1
39 0.989 0.009 0.002 1 90 0.346 0.005 0.649 3
40 0.421 0.002 0.577 — 91 0.751 0.248 0.001 1
41 0.967 0.018 0.014 1 92 0.749 0.249 0.002 1
42 0.895 0.103 0.002 1 93 0.871 0.126 0.003 1
43 0.951 0.047 0.002 1 94 0.596 0.402 0.002 —

44 0.823 0.139 0.038 1 95 0.885 0.095 0.020 1
45 0.933 0.065 0.002 1 96 0.962 0.036 0.002 1
46 0.973 0.023 0.004 1 97 0.360 0.591 0.049 —

47 0.990 0.005 0.005 1 98 0.007 0.526 0.467 —

48 0.946 0.051 0.002 1 99 0.329 0.657 0.014 2
49 0.954 0.045 0.001 1 100 0.457 0.540 0.003 —

50 0.973 0.006 0.021 1 101 0.196 0.802 0.002 2
51 0.935 0.026 0.039 1 102 0.006 0.991 0.002 2
52 0.884 0.114 0.002 1 103 0.323 0.652 0.025 2
53 0.988 0.004 0.008 1 104 0.002 0.007 0.991 3
54 0.943 0.042 0.015 1 105 0.007 0.991 0.002 2
55 0.994 0.003 0.003 1 106 0.002 0.002 0.996 3
56 0.996 0.003 0.001 1 107 0.004 0.992 0.004 2
57 0.995 0.003 0.002 1 108 0.006 0.992 0.002 2
58 0.763 0.233 0.004 1 109 0.010 0.985 0.004 2
59 0.994 0.005 0.002 1 110 0.020 0.968 0.012 2
60 0.932 0.063 0.005 1 111 0.028 0.971 0.002 2
61 0.955 0.017 0.027 1 112 0.014 0.415 0.572 —

62 0.965 0.025 0.010 1 113 0.065 0.933 0.002 2
63 0.960 0.026 0.014 1 114 0.312 0.685 0.003 2
64 0.965 0.034 0.002 1 115 0.017 0.977 0.006 2
65 0.926 0.066 0.008 1 116 0.031 0.570 0.399 —

66 0.958 0.041 0.002 1 117 0.018 0.978 0.004 2
67 0.659 0.315 0.026 1 118 0.128 0.870 0.002 2
68 0.986 0.013 0.001 1 119 0.019 0.978 0.003 2
69 0.988 0.011 0.002 1 120 0.155 0.841 0.004 2
70 0.711 0.025 0.264 1 121 0.193 0.806 0.001 2
71 0.414 0.008 0.577 — 122 0.030 0.968 0.002 2
72 0.645 0.138 0.217 1 123 0.180 0.816 0.005 2
73 0.005 0.002 0.993 3 124 0.055 0.944 0.001 2

表 4（续）
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单株编号

Individual 
number

Q1 Q2 Q3
类群

Group

单株编号

Individual 
number

Q1 Q2 Q3
类群

Group

125 0.006 0.993 0.001 2 149 0.212 0.780 0.008 2
126 0.007 0.990 0.003 2 150 0.009 0.989 0.002 2
127 0.007 0.985 0.007 2 151 0.033 0.952 0.015 2
128 0.003 0.996 0.001 2 152 0.218 0.774 0.008 2
129 0.006 0.936 0.057 2 153 0.016 0.981 0.003 2
130 0.407 0.591 0.002 — 154 0.005 0.993 0.002 2
131 0.036 0.958 0.006 2 155 0.004 0.995 0.001 2
132 0.008 0.991 0.001 2 156 0.012 0.985 0.003 2
133 0.053 0.944 0.003 2 157 0.005 0.994 0.001 2
134 0.054 0.943 0.003 2 158 0.007 0.992 0.001 2
135 0.011 0.986 0.003 2 159 0.004 0.991 0.005 2
136 0.228 0.768 0.005 2 160 0.005 0.993 0.002 2
137 0.140 0.844 0.017 2 161 0.016 0.953 0.031 2
138 0.020 0.924 0.056 2 162 0.011 0.844 0.145 2
139 0.025 0.969 0.005 2 163 0.009 0.983 0.007 2
140 0.227 0.771 0.002 2 164 0.006 0.487 0.506 —

141 0.006 0.992 0.002 2 165 0.008 0.990 0.003 2
142 0.023 0.974 0.002 2 166 0.013 0.985 0.002 2
143 0.012 0.986 0.001 2 167 0.012 0.986 0.001 2
144 0.095 0.901 0.004 2 168 0.066 0.932 0.003 2
145 0.008 0.983 0.010 2 169 0.001 0.002 0.997 3
146 0.006 0.992 0.002 2 170 0.017 0.975 0.008 2
147 0.392 0.602 0.005 2 171 0.003 0.255 0.741 3
148 0.359 0.476 0.164 —

“—”代表混合类群

“—”represents the mix group

表 4（续）

2.4　主成分分析及聚类分析

依据第一与第二主成分对新麦草单株材料构

建主成分分析图（图 3），如图所示材料在二维平面

上的位置远近代表了其亲缘关系的远近程度，因此

可以明显地将参试的新麦草单株材料分为 3 大类

（图中所示 A、B、C 代表相应类群名称），与群体结

构分析划分的类群结果相吻合，即类群 A 对应类

群 2，类群 B 对应类群 1，类群 C 对应类群 3，类群

ABC 重叠的部分也对应群体结构的混合类群。从

3 个类群的分布情况可知，类群 A 与 B 的单株材料

分布较为集中，类群 C 的单株材料分布相对分散。

由 Structure2.3.4 软件得到类群单株材料的近交系

数（Fst，inbreeding coefficient）大 小 顺 序：类 群 3
（0.3495）> 类群 2（0.1460）> 类群 1（0.1308），由此

说明类群 C 的单株材料遗传分化程度和遗传多样

性最高。3 个类群之间的基因流（Nm，gene flow）

为 Nm=3.1486>1，说明类群间存在着较高频率的基

因交流情况。

基于新麦草单株材料的遗传距离构建了 171

份材料的 NJ 聚类图（图 4），由图可知，新麦草单

株材料的划分情况并不十分明显；鉴于此，结合群

体结构分析结果（红色部分代表类群 1 材料、绿色

部分代表类群 2 材料、蓝色部分代表类群 3 材料、

紫色部分代表混合类群材料）显示，171 份新麦草

单株种质的分布情况基本符合群体结构分析；其

中，类群 1 与类群 2 的单株材料在聚类图中的分布

位置相对较近，类群 3 的单株材料分布位置相对 
较远。

对比群体结构分析、聚类分析和主成分分析对

171 份新麦草单株材料的划分结果发现，遗传结构

相对单一的材料在 3 种不同的数学模型中划分结

果基本吻合，而遗传结构相对复杂、归属于混合类

群的单株材料的划分则存在一定的差异。值得注意

的是，3 种分析结果并没有依据地理来源的分布对

171 份新麦草单株材料进行划分，每个类群内的新

麦草单株材料都分布于不同的地理生境，说明参试

的新麦草单株材料的遗传结构不具有明显的地域分

布规律。
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图 3　171 个新麦草单株的主成分分析图
Fig.3　The principal component analysis of 171 individuals of P.juncea germplasm

图 4　171 个新麦草单株的 NJ 法聚类图
Fig.4　The map of Neighbor-joining on 171 individuals of P.juncea（Fisch.）Nevski germplasm
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3　讨论

3.1　大麦 SSR 引物的通用性及多态性

由于结合 SSR 分子标记技术对新麦草种质资

源的研究正处于初步发展阶段，缺乏相关可供参考

的资料；引物的通用性对分析亲缘种属的遗传多

样性及其基因组进化演变关系具有一定的参考价 
值［19］，目前已有诸多报道表明了小麦族中特别是

小麦 SSR 标记和 EST-SSR 标记的跨物种应用潜 
力［19-22］，采用大麦引物的通用性研究还未见报道；

然而与小麦相比，新麦草与大麦拥有相同数目的 7
个连锁群，因此本研究首次尝试从大麦序列中开

发可以利用的有效 SSR 引物对 171 份新麦草单

株种质进行遗传多样性研究，研究结果表明，从参

试的 40 对大麦 SSR 引物中筛选出了 38 对有效

引物，且在新麦草材料中的平均多态性百分率高

达 89.29%，表明 SSR 引物在大麦和新麦草之间具

有很好的通用性。同时各 SSR 标记的基因多样性

指数、Shannon 信息指数和信息多样性指数也揭示

了新麦草种质资源之间丰富的多态性，与前人研

究［7-8］结果相比，本研究中的新麦草材料具有更高

的遗传多样性，这可能是因为研究所选用的新麦草

材料同时包含野生原始材料和栽培品种，且其地理

来源更加广泛。此外，前人研究显示，标记的多态

性水平和数量指标与其所反映的种质资源遗传多

样性水平基本趋于一致，而选用多态性好的标记则

对参试材料遗传参数评估的准确性有显著性的影

响；苏龙等［23］在对广西药用野生稻的遗传多样性

进行评估时发现，标记数量增加与分析结果准确度

之间没有呈现绝对正比关系，相反选用多态性好的

标记所呈现的结果准确度较高；章秋平等［24］通过

对杏遗传多样性所需 SSR 等位变异数目的计算得

出了可以客观估算杏遗传多样性研究的最少 SSR
等位变异数目，并特别指出所选的 SSR 标记应尽

量均匀分布于所在染色体上。本研究选用的 38
对 SSR 有效引物较均匀的分布于近缘物种大麦的 
7 条染色体上，通过 SSR 标记的检测得到新麦草群

体 PIC 值介于 0.0145~0.4810 之间，基因多样性介

于 0.0263~0.7810 之间，研究结果既对大麦 SSR 引

物在新麦草材料中的通用性进行了分析，同时也表

明筛选的引物较客观地反映了参试新麦草种质资源

的遗传多样性。

3.2　新麦草单株种质遗传变异背景

本研究中新麦草单株材料的遗传相似性系数

介于 0.537~0.899 之间，平均值为 0.742，说明新麦

草材料整体的 GS 水平偏高，与前人研究［7-8］结果

相似，与前期对新麦草群体材料的遗传相似性系数

（0.594~0.820，均值为 0.722）研究相比［25］，单株新

麦草材料的遗传差异波动性较大，但整体平均水平

较为接近，说明新麦草单株材料的遗传变异性更大；

笔者认为这与新麦草材料异花授粉的繁殖特性有密

切的关系，新麦草单株材料通过有性繁殖与克隆繁

殖（营养繁殖）两种方式，使得携带不同频率的杂合

体被保留下来，由此在新麦草群体内形成了一定的

异质性，这也是新麦草群体内的单株之间具有较高

遗传多样性的主要原因之一，与杭焱等［26］对华山新

麦草（Psathyrostachys huashanica Keng ex P.C.Kuo）
居群的 ISSR 遗传多样性分析结果一致。尽管新麦

草单株与群体材料的遗传相似性水平均较高，分布

也比较集中，但由于新麦草具有较丰富的遗传多态

性，也表明新麦草的杂交育种优势仍有很大的发展

空间，与张云等［27］对中国水稻两用核不育系现有骨

干亲本材料遗传多样性研究结果较一致。在今后的

研究中应加强对更多变异类型的引进，丰富新麦草

材料的遗传背景，才能更加客观地反映新麦草种质

资源的遗传变异程度。

在对新麦草单株材料的群体结构进行分析

时发现划分的 3 个类群的基因流 Nm=3.1486>1，
Ellstrand 等［28］认为基因流（Nm）<1 代表植物群体

间存在较大的遗传分化水平，相反基因流（Nm）>1
则代表植物群体间的遗传分化较小。因此，说明了

不同的新麦草类群间存在较频繁的基因交流，而群

体间的遗传物质交换会减弱群体的遗传漂变，从而

降低群体间的遗传分化程度，这可能是类群间分化

差异不显著的原因之一。基因流可以使具有不同等

位基因的群体产生新的遗传组合，进而使群体内的

个体具有更强的适应力。

3.3　新麦草单株种质的遗传结构及聚类分析

通过 Structure2.3.4 得到 171 份新麦草单株材

料的遗传结构，并将其划分为 3 个不同类群与 1 个

混合类群，揭示了不同来源的参试新麦草单株种质

的群体遗传组成成分的变化；与此同时，还基于遗

传距离对新麦草单株材料分别构建 PCA 主成分分

析图与 NJ 聚类图，3 种分析方法基于不同的数学模

型对新麦草单株进行聚类分析，结果显示遗传结构

较为单一的材料在 3 种方法中的划分基本一致，而

具有复杂遗传结构的单株材料划分结果则各有差

异。由于 PCA 主成分分析与 NJ 聚类法均为基于
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材料的遗传距离对其亲缘关系的远近程度进行表达

的分析方法，在类群划分时常由于人为主观因素［29］

将平面区域位置较近者划归为一类，因此对不同类

群间相互渗透材料的划分不易掌握，而群体结构分

析基于哈温平衡和贝叶斯算法，避免了因人为因素

对群体划分出现的偏差，分析结果更加客观科学，因

此这一方法正日益广泛应用于种质资源类群划分和

遗传结构分析［30］。

本研究发现通过 3 种分析方法对 171 份新麦草

单株种质的划分，未能将其按照不同的地理来源进

行区分，每个划分类群的新麦草材料来源都十分丰

富，相同材料的单株划分也不尽相同，体现了新麦草

单株材料丰富的遗传差异，笔者认为可能在引种培

育过程中，由于人为因素和对引种地区的适应性导

致不同的新麦草单株种质间同质性增强，模糊了材

料间原始地理来源的分化，再加上新麦草材料间存

在着一定频率的基因交流，使得供试新麦草单株的

遗传分化趋向一致，与苏一钧等［31］对甘薯的群体结

构分析结果一致。

本研究主要以 SSR 分子标记为基础对新麦草

单株种质的遗传群体结构进行了分析，后续还将进

一步结合新麦草单株材料的表型性状对群体结构进

行深入的分析，探讨新麦草单株材料的遗传群体结

构划分与表型性状之间的联系。
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