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　 　 摘要:利用 ＳＲＡＰ 分子标记对从各主要产地收集到的 ９０ 份薏苡种质进行遗传多样性分析ꎬ其中 ６８ 份收集于福建省ꎬ６ 份

来自中国台湾ꎬ１６ 份来自浙江、辽宁、山东、河南、云南、江苏、湖南、广东、上海等省(市)ꎮ 结果表明ꎬ从 ８８ 对 ＳＲＡＰ 引物组合

中筛选出 ２６ 对引物进行 ＳＲＡＰ 扩增ꎬ共扩增出 １８５ 条带ꎬ其中具有多态性的有 １５７ꎬ占总数的 ８４. ８６％ ꎬ表明 ９０ 份薏苡种质表

现出丰富的遗传多样性ꎮ 基于 ＳＲＡＰ 标记利用系统聚类法将 ９０ 份薏苡种质资源分为 ４ 大类ꎬ与形态性状分类结果有一定的

相似性ꎻ利用 １６ 对 ＳＲＡＰ 引物构建了 ７３ 份薏苡种质资源的 ＤＮＡ 指纹图谱ꎬ为薏苡遗传研究、品种选育与资源保护提供了
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Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ:Ｃｏｉｘ ｌａｃｒｙｍａ￣ｊｏｂｉ Ｌ. ꎻｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓꎻＳＲＡＰ ｍａｒｋｅｒꎻＤＮＡ ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔ

ＳＲＡＰ(ｓｅｑｕｅｎｃｅ￣ｒｅｌａｔｅｄ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ)
标记是基于 ＰＣＲ 技术的分子标记ꎬ主要针对基因外

显子和内含子的特点设计一对独特的引物对基因的

ＯＲＦｓ(ｏｐｅｎ ｒｅａｄｉｎｇ ｆｒａｍｅｓ)特定区域进行扩增ꎬ其上
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游引物和下游引物分别对外显子区域和内含子区域

进行特异扩增ꎬ由于不同物种或不同个体间这些区

域各不相同ꎬ从而产生多态性[１] ꎮ 该标记具有高

效、稳定、简便、多态性丰富、不受环境条件影响和

便于克隆目标片段等优点[２￣３] ꎮ 目前 ＳＲＡＰ 已广泛

应用于水稻[４] 、玉米[５] 、木薯[６] 、小麦[７] 、青稞[８] 等

粮食作物的遗传多样性分析中ꎬ但 ＳＲＡＰ 标记应用

于薏苡种质资源研究相对较少ꎮ 俞旭平等[９] 对薏

苡 ＳＲＡＰ 反应体系进行单因素试验分析和优化ꎬ初
步建立了适合薏苡的 ＳＲＡＰ 反应体系ꎮ 王硕等[１０]

参照上述反应体系并进行改良ꎬ筛选出 ６ 对引物

对主要来自云南的 ２５ 份薏苡种质资源进行遗传

多样性分析ꎬ通过聚类可将 ２５ 份薏苡居群分为

４ 类ꎮ
本研究采用优化的薏苡 ＳＲＡＰ￣ＰＣＲ 反应体系ꎬ

从 ８８ 对 ＳＲＡＰ 引物组合中筛选出合适的引物组合ꎬ
利用系统聚类法分析了所收集到的中国薏苡 １１ 个

主要分布区(福建、浙江、辽宁、山东、河南、云南、江
苏、湖南、广东、中国台湾、上海)共 ９０ 份种质资源ꎬ
构建了基于 ＳＲＡＰ 标记的指纹图谱ꎬ为进一步开展

薏苡种质资源的鉴定、遗传连锁图谱构建、相关基因

定位和薏苡遗传育种工作奠定基础ꎮ

１　 材料与方法

１. １　 试验材料

以 ２００８￣２０１０ 年从各主要产地收集到的 ９０ 份

种质资源为试验材料ꎬ其中福建省内收集的种质资

源 ６８ 份、中国台湾 ６ 份和国内其他地区(浙江、辽
宁、山东、河南、云南、江苏、湖南、广东、上海)１６ 份ꎮ
２０１１￣２０１２ 年分别种植于福建福州ꎬ具体采集地点

及代号见表 １ꎮ
１. ２　 试剂与仪器

ＣＴＡＢ、ＰＶＰ￣Ｋ３０、ＥＤＴＡ、ＲＮａｓｅ、Ｔａｑ ＤＮＡ 聚合

酶、ｄＮＴＰ、１０ × ＰＣＲ ｂｕｆｆｅｒ、 ＭｇＣｌ２ 和标准分子量

(Ｍａｒｋｅｒ)Ｂ０３０ 均购自鼎国生物技术有限公司ꎬ溴酚

蓝、氯化钠、β￣巯基乙醇、无水乙醇、异戊醇等其他试

剂均为国产分析纯ꎮ
ＰＣＲ 仪为美国伯乐(ＢＩＯ￣ＲＡＤ) Ｓ１０００ Ｔｈｅｒｍａｌ

Ｃｙｃｌｅｒꎬ电泳仪采用北京六一仪器厂生产的 ＤＹＹ￣５
型稳压稳流电泳仪ꎬ离心机为德国索福 Ｌｅｇｅｎｄ Ｍｉ￣
ｃｒｏ１７ 微量台式离心机和德国艾本德 ５４１５Ｒ 冷冻离

心机ꎬ凝胶成像仪为美国伯乐 ( ＢＩＯ￣ＲＡＤ) ＧｅｌＤｏ￣
ｃＥＺꎮ

表 １　 ９０ 个薏苡种子收集地及代码

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ａｒｅａｓ ａｎｄ ｃｏｄｅ ｏｆ ｔｈｅ ９０ Ｃｏｉｘ ｓｅｅｄｓ

品种编号

Ｖａｒｉｅｔｉｅｓ Ｎｏ.
来源地

Ｏｒｉｇｉｎ
品种编号

Ｖａｒｉｅｔｉｅｓ Ｎｏ.
来源地

Ｏｒｉｇｉｎ

１ 福建建宁

２ 福建清流

３ 福建清流

４ 福建明溪

５ 福建永安

６ 福建清流

７ 福建清流

８ 福建永安

９ 福建永安

１０ 福建尤溪

１１ 福建永泰

１２ 福建松溪

１３ 福建建宁

１４ 福建武夷山

１５ 福建闽清

１６ 福建浦城

１７ 福建松溪

１８ 福建泰宁

１９ 福建建阳

２０ 福建建阳

２１ 福建松溪

２２ 福建浦城

２３ 福建政和

２４ 福建浦城

２５ 福建光泽

２６ 浙江龙泉

２７ 福建光泽

２８ 福建邵武

２９ 福建光泽

３０ 福建上杭

３１ 福建建宁

３２ 福建寿宁

３３ 福建寿宁

３４ 福建寿宁

３５ 福建永安

３６ 福建永安

３７ 福建福清

３８ 福建福清

３９ 福建永泰

４０ 福建明溪

４１ 福建清流

４２ 福建清流

４３ 福建武夷山

４４ 福建武夷山

４５ 福建永定

４６ 云南

４７ 山东临沂

４８ 河南

４９ 福建连城

５０ 福建建瓯

５１ 福建仙游

５２ 辽宁

５３ 福建德化

５４ 山东沂水

５５ 福建宁化

５６ 福建宁化

５７ 中国台湾

５８ 福建大田

５９ 福建大田

６０ 福建厦门

６１ 福建德化

６２ 江苏

６３ 福建泉州

６４ 福建安溪

６５ 福建浦城

６６ 福建武平

６７ 中国台湾

６８ 福建厦门

６９ 福建龙岩

７０ 河南郑州

７１ 湖南昭阳

７２ 福建长汀

７３ 上海

７４ 江苏

７５ 福建福清

７６ 福建沙县

７７ 福建仙游

７８ 福建仙游

７９ 广东

８０ 山东临沂

８１ 山东枣庄

８２ 山东临沂

８３ 浙江温州

８４ 福建永春

８５ 中国台湾

８６ 中国台湾

８７ 中国台湾

８８ 中国台湾

８９ 福建明溪

９０ 福建闽候

４１４
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１. ３　 试验方法

１. ３. １ 　 引物 　 ＳＲＡＰ 正反向引物采用 Ｇ. Ｌｉ 等[１]、
Ｇ. Ｊ. Ｖａｎｄｅｍａｒｋ 等[１１]和 Ｍ. Ｆｅｒｒｉｏｌ 等[１２]发表的引物

序列(表 ２)ꎬＳＲＡＰ 引物由上海生工合成ꎮ

表 ２　 薏苡遗传多样性研究的 ＳＲＡＰ 引物序列

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ＳＲＡＰ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ｃｏｉｘ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ

正向引物

Ｆｏｒｗａｒｄ ｐｒｉｍｅｒ
序列(５′￣３′)
Ｓｅｑｕｅｎｃｅ

反向引物

Ｒｅｖｅｒｓｅ ｐｒｉｍｅｒ
序列(３′￣５′)
Ｓｅｑｕｅｎｃｅ

Ｍｅ￣１ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＴＡ￣ Ｅｍ￣１ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＡＴ￣

Ｍｅ￣２ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＧＣ￣ Ｅｍ￣２ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＴＧＣ￣

Ｍｅ￣３ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＡＴ￣ Ｅｍ￣３ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＧＡＣ￣

Ｍｅ￣４ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＣＣ￣ Ｅｍ￣４ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＧＡ￣

Ｍｅ￣５ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＡＧ￣ Ｅｍ￣５ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＡＣ￣

Ｍｅ￣６ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＡＡ￣ Ｅｍ￣６ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＧＣＡ￣

Ｍｅ￣７ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＣＣ￣ Ｅｍ￣７ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＡＡ￣

Ｍｅ￣８ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＧＣ￣ Ｅｍ￣８ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＴＣ￣

Ｅｍ￣９ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＧＡ￣

Ｅｍ￣１０ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＡＧ￣

Ｅｍ￣１１ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＣＡ￣

１. ３. ２　 薏苡种质资源遗传多样性分析　 采用改良

ＣＴＡＢ 法[１３]提取薏苡基因组 ＤＮＡꎮ 首先从 ９０ 份薏

苡种质资源中选出 ４ 份形态特征差别比较大的品种

对 ８８ 对引物进行筛选ꎬ从 ８８ 对引物中筛选出 ２６ 对

多态性高ꎬ重复性好的引物用于 ＰＣＲ 扩增ꎮ ＰＣＲ 反

应体系 ２０ μＬꎬＰＣＲ 扩增程序参考 Ｇ. Ｌｉ 等[１]和刘月

光等[１４]的方法ꎬ首先 ９４ ℃预变性 ５ ｍｉｎꎬ９４ ℃变性

１ ｍｉｎꎬ３５ ℃复性 １ ｍｉｎꎬ７２ ℃延伸 １ ｍｉｎꎬ５ 个循环ꎬ
９４ ℃ 变性 １ ｍｉｎꎬ５０ ℃复性 １ ｍｉｎꎬ７２ ℃延伸 １ ｍｉｎꎬ
３５ 个循环ꎬ 最后 ７２ ℃ 延伸 １０ ｍｉｎꎬ４ ℃ 保存[１]ꎮ
ＰＣＲ 产物用 ７. ５％ 的聚丙烯酰胺凝胶进行电泳ꎬ银
染法[１５]染色并拍照记录ꎮ
１. ３. ３　 数据统计分析　 对获得的薏苡叶片 ＤＮＡ 的

ＳＲＡＰ￣ＰＣＲ 扩增条带进行统计ꎬ在相同迁移位置ꎬ当
出现清晰可辨的电泳条带时标记为 １ꎬ模糊或不存

在条带记为 ０ꎬ从而把电泳图转化成 ０、１ 原始矩阵ꎮ
运用 ＤＰＳ７. ０５ 软件对 ９０ 个品种进行聚类分析ꎻ并

参照汪文武等[１６]的方法运用 ＤＮＡ 指纹图谱分析软

件读取 Ｅｘｃｅｌ 表格中的 １ / ０ 序列数据ꎬ分别对 ＳＲＡＰ
引物组合的扩增结果进行运算ꎬ直到将大部分的材

料分开为止ꎬ从而构建出 ９０ 个薏苡种质资源的

ＤＮＡ 指纹图谱ꎮ

２　 结果与分析

２. １　 薏苡种质资源的 ＳＲＡＰ 扩增结果

通过对 ８８ 对 ＳＲＡＰ 引物组合的初步筛选ꎬ获得

２６ 对能产生清晰可辨别扩增条带的引物组合ꎮ ２６
对引物组合对 ９０ 份薏苡种质进行扩增ꎬ共扩增出

１８５ 条带ꎬ其中具有多态性的有 １５７ 条ꎬ占总数的

８４. ８６％ ꎬ表明 ９０ 份薏苡种质表现出丰富的遗传多

样性(表 ３)ꎮ 每对引物组合平均扩增出 ７. ２８ 条带ꎬ
多态性条带 ６. ０４ 条ꎬ其中 Ｍｅ２￣Ｅｍ１０ 扩增的条带最

多ꎬ达到 １２ 条(表 ３、图 １)ꎬＭｅ２￣Ｅｍ１ 扩增出 １１ 条

排在第 ２ 位(表 ３)ꎮ
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表 ３　 ２６ 对引物组合的 ＳＲＡＰ 扩增结果及多态性信息

Ｔａｂｌｅ ３　 Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ａｎｄ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ２６ ＳＲＡＰ ｐｒｉｍｅｒｓ

引物名称

Ｐｒｉｍｅｒ ｎａｍｅ

扩增带数

Ｎｏ. ｏｆ
ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ

ｂａｎｄｓ

多态性带数

Ｎｏ. ｏｆ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ

ｂａｎｄｓ

多态率(％ )
Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ
ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ

引物名称

Ｐｒｉｍｅｒ ｎａｍｅ

扩增带数

Ｎｏ. ｏｆ
ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ

ｂａｎｄｓ

多态性带数

Ｎｏ. ｏｆ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ

ｂａｎｄｓ

多态率(％ )
Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ
ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ

Ｍｅ１￣Ｅｍ１ ６ ５ ８３. ３３

Ｍｅ１￣Ｅｍ２ ９ ５ ５５. ５６

Ｍｅ１￣Ｅｍ５ ８ ８ １００. ００

Ｍｅ１￣Ｅｍ７ ８ ８ １００. ００

Ｍｅ１￣Ｅｍ１１ ５ ４ ８０. ００

Ｍｅ２￣Ｅｍ１ １１ １１ １００. ００

Ｍｅ２￣Ｅｍ６ ９ ７ ７７. ７８

Ｍｅ２￣Ｅｍ１０ １２ １０ ８３. ３３

Ｍｅ３￣Ｅｍ３ ６ ６ １００. ００

Ｍｅ３￣Ｅｍ８ ５ ４ ８０. ００

Ｍｅ３￣Ｅｍ１１ ４ ３ ７５. ００

Ｍｅ４￣Ｅｍ２ ５ ５ １００. ００

Ｍｅ４￣Ｅｍ６ ６ ５ ８３. ３３

Ｍｅ４￣Ｅｍ９ ７ ６ ８５. ７１

Ｍｅ５￣Ｅｍ３ ８ ７ ８７. ５０

Ｍｅ５￣Ｅｍ５ ６ ５ ８３. ３３

Ｍｅ５￣Ｅｍ６ ９ ８ ８８. ８９

Ｍｅ５￣Ｅｍ８ ８ ８ １００. ００

Ｍｅ５￣Ｅｍ１０ ５ ３ ６０. ００

Ｍｅ６￣Ｅｍ２ ３ ３ １００. ００

Ｍｅ６￣Ｅｍ３ ８ ７ ８７. ５０

Ｍｅ６￣Ｅｍ６ ８ ６ ７５. ００

Ｍｅ７￣Ｅｍ５ ９ ７ ７７. ７８

Ｍｅ７￣Ｅｍ６ ８ ７ ８７. ５０

Ｍｅ８￣Ｅｍ８ ６ ４ ６６. ６７

Ｍｅ８￣Ｅｍ１１ ６ ５ ８３. ３３

总数 Ｔｏｔａｌ １８５ １５７ ８４. ６７

１ ~ ９０:薏苡种质资源代号ꎻＭ:ＤＬ１０００ ＤＮＡ ｍａｒｋｅｒ
１￣９０:Ｔｈｅ ｃｏｄｅ ｏｆ Ｃｏｉｘ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓꎬＭ:ＤＬ１０００ ＤＮＡ ｍａｒｋｅｒ

图 １　 引物组合 Ｍｅ２￣Ｅｍ１０ 的扩增效果图

Ｆｉｇ. １　 Ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｐｒｉｍｅｒ Ｍｅ２￣Ｅｍ１０
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２. ２　 薏苡种质资源聚类分析

将获得的薏苡种质资源的 ＳＲＡＰ 标记转化成 ０、
１ 原始矩阵ꎬ并通过 ＤＰＳ 中的 ０ꎬ１ 数据系统聚类ꎬ选
择 Ｒｏｇｅｒｓ ａｎｄ Ｔａｎｉｍｏ 距离ꎬ离差平方和法进行聚

类ꎬ以最长的遗传距离的一半作为分类标准ꎬ分类结

果见图 ２ꎮ 从图中可以看出ꎬ此方法将 ９０ 份薏苡种

质资源分为 ４ 大类ꎬ其中编号 １、３、４、５、６、７、８、９、
１３、１８、３５、３６、４４、５９、６６、８９ 共 １６ 份薏苡种质资源

属于第 Ｉ 类群ꎬ通过对这类种质的生物学性状调查

发现ꎬ其总苞硬ꎬ种皮颜色较深ꎬ表面平滑ꎬ颖果褐色

为主ꎬ果皮较厚ꎬ分蘖强ꎬ株高、结果位高ꎬ结实率低ꎬ
子粒重量大ꎮ

编号 ５７、６０、６７、６８、７０、８５、８６、８７ 共 ８ 份薏苡种

质资源属于第Ⅱ类群ꎬ主要以中国台湾品种占大多

数ꎬ有 ５ 份ꎬ厦门种质 ２ 份ꎬ河南 １ 份ꎬ这一类群的特

征为:多数总苞较硬ꎬ子粒比较大ꎬ总苞颜色以灰色

为主ꎬ部分有条纹ꎬ长宽比小ꎬ颖果为棕褐色为主ꎻ植
株生长茂盛ꎬ分蘖能力强ꎬ株高适中ꎬ可再生ꎬ结果位

适中ꎬ结实率较高ꎬ子粒重量较重ꎮ

第Ⅲ类群包括 ３１ 份薏苡种质ꎮ 其中核心种质

２９ 份ꎬ占 ９３. ５％ ꎬ大部分为各地的农家栽培种ꎬ只有

编号 ５８ 和 ６４ 除外ꎬ其生物学特征为总苞软ꎬ米黄或

白色ꎬ光滑ꎬ颖果棕红色为主ꎬ株高适中ꎬ分蘖力较

强ꎬ结果位适中ꎬ子粒重量一般ꎮ
第 ＩＶ 类群包括 ３５ 份薏苡种质ꎮ 这一类群中多

数是地方农家种ꎬ少数是一些栽培过程中由于杂交

而出现的黑色硬壳种或黑色软壳种质ꎮ 其特征为总

苞有白色和黑色两类ꎬ多数较软ꎬ黑色总苞用力也可

压开ꎬ颖果褐色为主ꎬ分蘖力一般ꎬ株高适中ꎬ结果位

低ꎬ结实率高ꎬ子粒重量一般ꎮ
２. ３　 薏苡种质资源 ＤＮＡ 指纹图谱的构建

将 ２６ 对 ＳＲＡＰ 引物扩增产物形成的 ０、１ 原始

矩阵存储成 ２６ 个单一引物 Ｅｘｃｅｌ 数据文件ꎬ利用

ＤＮＡ 指纹数据分析软件一次性读取这些文件ꎬ通过

软件计算每对引物可鉴别的薏苡种质的数量

(表 ４)ꎬ初步构建薏苡种质资源的 ＤＮＡ 指纹图谱模

式图ꎮ

表 ４　 不同的 ＳＲＡＰ 引物可鉴别的薏苡种质资源数量

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｉｄｅｎｔｉｆｉａｂｌｅ ｃｏｉｘ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ｂｙ ｅａｃｈ ｐａｉｒ ｏｆ ＳＲＡＰ ｐｒｉｍｅｒ

引物

Ｐｒｉｍｅｒ

区分种质数量

Ｎｏ. ｏｆ ｄｉｓｔｉｎｇｕｉｓｈｅｄ
ｇｅｒｍｐｌａｓｍｓ

引物

Ｐｒｉｍｅｒ

区分种质数量

Ｎｏ. ｏｆ ｄｉｓｔｉｎｇｕｉｓｈｅｄ
ｇｅｒｍｐｌａｓｍｓ

引物

Ｐｒｉｍｅｒ

区分种质数量

Ｎｏ. ｏｆ ｄｉｓｔｉｎｇｕｉｓｈｅｄ
ｇｅｒｍｐｌａｓｍｓ

Ｍｅ１￣Ｅｍ１ ４ Ｍｅ３￣Ｅｍ８ ５ Ｍｅ５￣Ｅｍ１０ ２

Ｍｅ１￣Ｅｍ２ ７ Ｍｅ３ － Ｅｍ１１ ３ Ｍｅ６￣Ｅｍ２ ４

Ｍｅ１￣Ｅｍ５ １６ Ｍｅ４￣Ｅｍ２ ２ Ｍｅ６￣Ｅｍ３ １０

Ｍｅ１￣Ｅｍ７ １１ Ｍｅ４￣Ｅｍ６ １ Ｍｅ６￣Ｅｍ６ １０

Ｍｅ１￣Ｅｍ１１ ６ Ｍｅ４￣Ｅｍ９ ６ Ｍｅ７￣Ｅｍ５ ５

Ｍｅ２￣Ｅｍ１ ２６ Ｍｅ５￣Ｅｍ３ １１ Ｍｅ７￣Ｅｍ６ ７

Ｍｅ２￣Ｅｍ６ １１ Ｍｅ５￣Ｅｍ５ ９ Ｍｅ８￣Ｅｍ８ ５

Ｍｅ２￣Ｅｍ１０ １８ Ｍｅ５￣Ｅｍ６ １５ Ｍｅ８￣Ｅｍ１１ ６

Ｍｅ３￣Ｅｍ３ ９ Ｍｅ５￣Ｅｍ８ １０

从表 ４ 中可以看出每对引物能鉴别出的薏苡种

质资源数量差别较大ꎬ鉴别的数量在 １ ~ ２６ 份之间ꎮ
Ｍｅ４￣Ｅｍ６ 只能鉴别出 １ 种薏苡种质资源ꎬ是 ２６ 对引

物中鉴别数量最少的ꎻＭｅ２￣Ｅｍ１ 鉴别数量最多ꎬ达到

２６ 份ꎮ 利用 Ｍｅ２￣Ｅｍ１ 扩增种质资源ꎬ可扩增出 １１ 条

多态性条带ꎬ黑色代表该种质资源在该位置有扩增出

条带ꎬ白色为在该位置没有扩增出条带(图 ３)ꎮ

最后 筛 选 出 Ｍｅ１￣Ｅｍ５、 Ｍｅ１￣Ｅｍ７、 Ｍｅ２￣Ｅｍ１、
Ｍｅ２￣Ｅｍ６、 Ｍｅ２￣Ｅｍ１０、 Ｍｅ３￣Ｅｍ３、 Ｍｅ３￣Ｅｍ８、 Ｍｅ３￣
Ｅｍ１１、 Ｍｅ４￣Ｅｍ９、 Ｍｅ５￣Ｅｍ３、 Ｍｅ５￣Ｅｍ６、 Ｍｅ５￣Ｅｍ８、
Ｍｅ６￣Ｅｍ２、Ｍｅ６￣Ｅｍ３、Ｍｅ７￣Ｅｍ５、Ｍｅ８￣Ｅｍ８ 共计 １６ 对

引物ꎬ把 ７３ 份薏苡种质资源区分开来ꎬ利用这 １６ 对

引物初步构建了 ７３ 份薏苡种质资源的 ＤＮＡ 指纹图

谱(图 ４)ꎮ
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遗传距离 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ

图 ２　 薏苡种质资源的聚类图

Ｆｉｇ. ２　 Ｔｈｅ ｃｌｕｔｅｒｉｎｇ ｇｒａｐｈ ｏｆ ｃｏｉｘ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ

图中第一排数字表示供试薏苡种质资源代号ꎬ图中黑色长方形

表示该材料在这个位置有扩增条带ꎬ下同

Ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ￣ｒｏｗ ｎｕｍｂｅｒｓ ｍｅａｎ ｔｈｅ ｃｏｄｅ ｏｆ ｔｅｓｔｅｄ ｃｏｉｘ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｒｅｓｏｕｃｅｓꎬ
ｔｈｅ ｂｌａｃｋ ｒｅｃｔａｎｇｌｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｆｉｇｕｒｅ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈａｔ ｔｈｅｒｅ ａｒｅ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｂａｎｄｓ

ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｉｘ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ｏｎ ｔｈｅ ｓｉｔｅꎬｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｂｅｌｏｗ

图 ３　 引物 Ｍｅ２￣Ｅｍ１ 扩增谱带模式图

Ｆｉｇ. ３　 Ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｂａｎｄ ｐａｔｔｅｒｎ ｏｆ ｐｒｉｍｅｒ Ｍｅ２￣Ｅｍ１
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　 ３ 期 夏法刚等:基于 ＳＲＡＰ 标记的薏苡种质资源遗传多样性及 ＤＮＡ 指纹图谱构建
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３　 讨论

３. １　 薏苡种质资源的分类

分子标记技术已广泛应用于植物的种质资源研

究ꎮ 薏苡种质资源研究中ꎬＸ. Ｈ. Ｌｉ 等[１７]２００１ 年利用

ＲＡＰＤ 标记将 ２１ 份薏苡种质分成 ２ 类ꎻ黄倩等[１８] 利

用 ３４ 个多态性丰富的 ＲＡＰＤ 分子标记ꎬ分析了 ２３ 份

不同地理来源的薏苡种质的遗传多样性ꎬ结果获得

４０５ 个多态性片段ꎬ通过 ＵＰＧＭＡ 聚类分析法将 ２３ 份

供试薏苡资源分为 ５ 种类型ꎬ分类结果与地理来源和

种质系谱一致ꎮ 郭银萍等[１９] 利用 ＳＳＲ 标记对 ２２ 份

贵州薏苡种质的遗传多样性进行研究ꎬ用 １１ 对 ＳＳＲ
引物检测出 １０５ 个等位基因变异ꎬ并利用 ＵＰＧＭＡ 聚

类分系法将 ２２ 份贵州薏苡种质划分为 ４ 类ꎬ证明

ＳＳＲ 标记是鉴定薏苡种质资源亲缘关系的一条有效

途径ꎮ Ｋ. Ｈ. Ｍａ 等[２０] 利用 １７ 个 ＳＳＲ 标记对收集于

中国和韩国的 ７９ 份种质资源进行聚类ꎬ把 ７９ 份种质

分成 ２ 大类ꎬ大多中国收集的薏苡种质资源聚在第Ⅰ
类ꎬ韩国的种质聚在一起ꎬ另加 ２ 份中国的薏苡种质

资源组成第Ⅱ类ꎮ 本研究在优化 ＳＲＡＰ￣ＰＣＲ 的基础

上ꎬ将 ９０ 份薏苡种质资源(福建省 ６８ 份ꎬ中国台湾 ６
份和国内其他地区(浙江、辽宁、山东、河南、云南、江
苏、湖南、广东、上海等)的 １６ 份)分为 ４ 大类ꎬ与利用

农艺性状和种子性状聚类分析结果相似ꎬ可见分子标

记分类与形态性状分类具有一定的相似性ꎬ可以作为

薏苡资源分类的依据ꎮ
近年来由于气候、环境和人为因素等导致薏苡

原生地遭到严重破坏ꎬ野生薏苡资源大幅度减少ꎬ与
２０ 世纪 ８０ 年代相比ꎬ７０％ 左右的野生薏苡原生地

遭到毁灭破坏ꎬ加强对薏苡种质资源的保护、鉴定和

利用的需求极为迫切[２１￣２２]ꎮ 如何筛选、鉴定优异薏

苡种质资源ꎬ合理选择优势互补、亲缘关系较远的父

母本是当前薏苡种质利用中的重要问题ꎮ ＳＲＡＰ 分

子标记从分子水平上揭示品种的特征特性及亲缘关

系ꎬ不受生长发育时期、部位和环境等因素的限制ꎬ
可以快速、高效、灵敏地鉴定品种间的亲缘关系ꎬ结
合生物学特征特性进行杂交ꎬ可获得遗传基础广泛、
变异丰富的后代ꎬ从而为薏苡新品种选育、品种鉴定

和种质保存奠定基础ꎮ
３. ２　 薏苡 ＤＮＡ 指纹图谱的初步构建

江忠东等[２３]以 ４２ 份薏苡属植物为材料ꎬ从落

粒性基因相关的 ３６ 对 ＳＴＳ 引物中筛选出 ５ 对多态

性和稳定性良好的引物ꎬ对薏苡属植物 ＤＮＡ 多样性

进行分析ꎬ并构建了 ４２ 份薏苡属植物的 ＳＴＳ 指纹图

谱和系统进化树ꎮ 但未见 ＳＲＡＰ 构建薏苡 ＤＮＡ 指

纹图谱的相关报道ꎮ 本研究从具有多态性的 ２６ 对

ＳＲＡＰ 引物中筛选出 １６ 对多态性高、特异性和稳定

性相对比较好的引物ꎬ初步构建了 ７３ 份薏苡种质资

源的 ＤＮＡ 指纹图谱ꎬ但还有 １７ 份资源未能区分ꎬ需
要再筛选增加多态性更好的标记进行研究ꎬ同时还

须结合其他工作研究这些种质无法区分的原因ꎮ
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