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　 　 摘要：为探究西藏高原豌豆资源遗传多样性，分析种子蛋白质含量与生态地理环境间的关系。 本研究搜集整理了 ５４ 份来

自西藏不同生态地理环境条件下的豌豆材料。 利用 ＳＤＳ⁃ＰＡＧＥ 对 ５４ 份豌豆种子水溶性和盐溶性蛋白进行遗传多样性分析，
测定种子蛋白质含量，分析地理生态因子（经度 、纬度 、海拔）与总蛋白含量间的关系。 结果表明，５４ 份豌豆材料种子总蛋白

含量为 １７􀆰 ５８％ ～ ２８􀆰 ６７％ ，其中水溶性蛋白占 ８６􀆰 １２％ ～ ９１􀆰 ４０％ ，盐溶性蛋占 ４􀆰 ７６％ ～ ８􀆰 ２９％ 。 相关分析表明，西藏豌豆种

子总蛋白含量与经度呈显著正相关，与纬度呈正相关，而与海拔高度呈负相关。 ５４ 份豌豆种子水溶性和盐溶性蛋白 ＳＤＳ⁃
ＰＡＧＥ 分别检测出蛋白谱带 １５８８ 条和 ６９９ 条，其中水溶性蛋白分出迁移率不同的谱带类型 ４３ 种，基因多样性指数为 ０ ～
０􀆰 ５０，相对分子量在 ２４􀆰 ７１ ～ １４９􀆰 ５４ Ｋｕ 之间，且其谱带多集中于 ２４􀆰 ８７ ～ ５０􀆰 ４１ Ｋｕ 低相对分子量区和 ５６􀆰 ３４ ～ ８８􀆰 ０８ Ｋｕ 高相

对分子量区；盐溶性蛋白分离出迁移率不同的谱带类型 ２４ 条，基因多样性指数 ０ ～ ０􀆰 ５０，相对分子量在 ２４􀆰 ８５ ～ ９１􀆰 ２４ Ｋｕ 之

间。 基于蛋白的谱带的聚类分析将 ５４ 份豌豆资源可划分为 ７ 个类群，遗传相似系数变异范围为 ０􀆰 ６０ ～ ０􀆰 ９１；根据海拔高度将

５４ 份豌豆资源划分为 ４ 个地理类群，各类群蛋白谱带的基因多样性指数分别为 ０􀆰 ２３、０􀆰 １８、０􀆰 ３５ 和 ０􀆰 ３１，Ｓｈａｎｎｏｎ􀆳ｓ 信息指数

分别为 ０􀆰 ３３、０􀆰 ４１、０􀆰 ５２ 和 ０􀆰 ４６。 西藏豌豆资源遗传变异较丰富，表现出随着海拔高度增加，遗传变异呈增大趋势。 同时种子

贮藏蛋白含量与经度呈显著正相关，而与纬度和海拔高度相关性不大。
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豌豆（Ｐｉｓｕｍ ｓａｔｉｖｕｍ Ｌ． ）属豆科豌豆属一年或

越年生草本植物，具有耐旱、耐寒、耐瘠等特点，其地

理分布广泛［１⁃２］，在全世界 ９０ 多个国家种植，是世

界第三大豆类作物，也是重要的添闲养地作物和食

品原料之一［３］。 豌豆在我国有悠久的种植历史，作
为蔬菜、粮食和饲料等原料广泛栽植于全国各

地［４］。 据联合国粮农组织（ＦＡＯ）统计，２０１３ 年我国

豌豆干子粒产量 １３８ 万 ｔ，居世界第 ２ 位，仅次于加

拿大［５］，此外，我国是世界上鲜食豌豆生产第一大

国。 豌豆在西藏有悠久的种植历史，是西藏传统的

四大作物之一，其播种面积仅次于青稞、小麦和油

菜，是西藏重要的粮饲兼用作物。 豌豆具有喜凉、耐
寒、耐瘠等特点，在西藏高原分布广泛，其垂直分布

上限达到 ４５００ ｍ，常与青稞、油菜、小麦混播或轮

作［６］。 近年来，由于西藏豌豆育种工作严重滞后，
导致豌豆产量和品质下降，其播种面积逐年下降，许
多豌豆农家种、野生近缘种等种质资源未得到有效

搜集、保存和利用，豌豆基础研究几乎为零。 因此亟

需对西藏豌豆种质资源进行抢救性搜集、评价和遗

传分析，挖掘优异豌豆种质资源，扩大豌豆种质基因

库，以促进西藏豌豆产业发展。
种子贮藏蛋白（ＳＳＰ，ｓｅｅｄ ｓｔｏｒａｇｅ ｐｒｏｔｅｉｎｓ）是指

不具备代谢和结构功能的种子蛋白，已被作为遗传

标记广泛应用于 ４ 个方面：材料间遗传多样性分析、
鉴定基因组关系、遗传资源保存和育种相关的植物

驯化、植物改良育种方面［７］。 基于 ＳＤＳ⁃ＰＡＧＥ 种子

蛋白质电泳已经成为一种解决植物分类、进化问题、
品种和变种的鉴定、种质特征分析和补充评价相关

信息的有效工具［８⁃１０］。 前人通过对小麦、大麦、辣
椒、玉米、水稻、大豆、蚕豆、云豆等作物研究表明，不
同生态类群、品种和材料间种子贮藏蛋白是高度多

态的，这种多态性主要由遗传因素决定［１１⁃１５］。 例

如，基于大豆贮藏蛋白的谱带，能快速鉴定蛋白亚基

的变异、突变体和品种 ［１５⁃１９］。 Ｔ． Ｈｉｒａｔａ 等［２０］ 利用

同工酶和种子蛋白分析了日本、中国和韩国不同生

境条件下的大豆资源遗传多样性，其多样性指数分

别为 ０􀆰 ２４８、０􀆰 ２４９ 和 ０􀆰 ２０９。 Ｖ． Ｖｅｌｕｓａｍｙ 等［８］利用

ＳＤＳ⁃ＰＡＧＥ 对韩国 ８ 个生态地理区的 ７２２ 份大豆种

子蛋白遗传多样性分析发现，供试材料间蛋白亚基

多样性在 ０ ～ ０􀆰 ２６４２ 之间，平均值为 ０􀆰 １５６５。 利用

ＳＤＳ⁃ＰＡＧＥ 对小麦族植物麦谷蛋白、醇溶蛋白等多

态性研究，发现无论是高分子量，还是低分子量贮藏

蛋白位点均存在丰富的遗传多态性，在一定程度上

能反映供试材料间的亲缘关系［２１⁃２３］。 例如马晓岗

等［２３］对青海省 ７７ 份小麦种质材料醇溶蛋白的遗

传多样性分析，发现供试材料醇溶蛋白谱带多态

性较高，具有丰富的遗传多样性；聚类分析将供试

材料分成 ６ 大类，聚类结果在一定程度上反映了

供试材料间的亲缘关系。 石建斌等［２４］ 利用 ＳＤＳ⁃
ＰＡＧＥ 技术对 １０１ 份蚕豆种质资源清蛋白电泳分

析表明，供试材料间清蛋白亚基变异丰富，有较强

的多态性，根据遗传相似系数生成的聚类图能够

反映供试材料间的亲缘关系。 宋晓敏等［２５］ 利用

ＳＤＳ⁃ＰＡＧＥ 对我国蚕豆主产区 ２０ 种蚕豆材料种子

水溶性和盐溶性蛋白电泳分析，发现不同材料间

水溶性和盐溶性蛋白有不同迁移率的条带，表明

不同蚕豆盐溶蛋白基因在表达水平上存在一定的

遗传变异，蚕豆种质资源具有比较丰富的遗传多

样性和形态多样性。 王燕平等［２６］ 选用山西 ５７ 份

不同生态型大豆种质资源为材料，利用 ＳＤＳ⁃ＰＡＧＥ
梯度电泳技术分离 １１Ｓ 球蛋白和 ７Ｓ 伴球蛋白各

主要亚基，不同生态型大豆种质资源间同一亚基

相对含量存在较大变异，大豆蛋白亚基相对含量

随品种和产地变化存在明显的变异；同时发现 ４
份自然变异的特异大豆种质。

利用电泳分析种子蛋白谱带已经成功应用于相

关作物及其近亲之间的分类和进化关系，在分子水

平上分析其遗传同源性［７］。 但迄今为止，有关 ＤＮＡ
分子标记技术如 ＳＳＲ、ＩＳＳＲ、ＰＡＰＤ、ＳＮＰ 对西藏豌豆

种质资源遗传多样性分析的论文尚未见报道，不利

３５２
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于对西藏高原豌豆种质遗传背景的进一步了解。 西

藏属于低纬度高海拔农业区，具有全球最典型的立

体生境，其地质独特，地形地貌复杂，土壤种类繁多，
生态环境千差万别，产生了丰富的豌豆种质资源。
本研究以西藏豌豆农家种、野生近缘种为材料，利用

ＳＤＳ⁃ＰＡＧＥ 技术对豌豆种子蛋白多态性进行分析，
从蛋白质水平上探讨西藏豌豆种质资源的遗传多样

性和亲缘关系，并结合种子粗蛋白、水溶性和盐溶性

蛋白含量的表现，筛选出蛋白含量高、遗传差异大、
亲缘关系远的豌豆亲本材料，为西藏豌豆资源开发

和优良亲本选配提供理论依据。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 材料

参试材料为西藏豌豆农家种和野生近缘种 ５１
份，甘肃康乐县 ２ 份，四川甘孜理塘县 １ 份（表 １），
于 ２０１５ 年从西藏各县市、甘肃康乐、四川甘孜搜

集获得并就地记录海拔高度、经度、纬度。 ２０１６
年 ３ 月 ２０ 日按小区播种在西藏农牧学院农场

（２６°５２′ ～ ３０°４０′Ｎ，９２°０９′ ～ ９８°４７′Ｅ，海拔２９００ ｍ），
采用常规田间管理。 豌豆成熟期，按材料单独采

集豆荚 ５ 个，分类保存，自然晾干用于后续试验。

表 １　 ５４ 份豌豆种质材料基本信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｂａｓｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ５４ ｐｅａ ｌａｎｄｒａｃｅｓ

材料号

Ｍａｔｅｒｉａｌ
ｎｕｍｂｅｒ

采集地点

Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ｓｉｔｅ

经度

（Ｅ）
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

纬度

（Ｎ）
Ｌａｔｉｔｕｄｅ

海拔

（ｍ）
Ａｌｔｉｔｕｄｅ

材料号

Ｍａｔｅｒｉａｌ
ｎｕｍｂｅｒ

采集地点

Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ｓｉｔｅ

经度

（Ｅ）
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

纬度

（Ｎ）
Ｌａｔｉｔｕｄｅ

海拔

（ｍ）
Ａｌｔｉｔｕｄｅ

１ 波密县扎木镇通木村 ９５°８９′ ２９°７９′ ２８７４ ２８ 莎迦县麻加乡拉多村 ８７°８５′ ２８°７２′ ４３２５

２ 比如县白戈乡彭安村 ９４°２６′ ３１°２２′ ３８６１ ２９ 南木林县奴玛乡 嘎村 ８９°６４′ ２９°３９′ ３８９５

３ 墨竹工卡县工卡镇三村 ９１°８２′ ２９°７９′ ３８７９ ３０ 仁布县茶巴村五末村 ８９°９２′ ２９°１９′ ３９７２

４
甘肃省康乐县苏集村

双寨姚子啀

１０３°３４′ ３５°２０′ ２０００
３１ 琼结县下水乡康布齐村 ９１°７２′ ２９°１２′ ３６７４

５ 尼木县尼木乡塔荣村 ９０°１５′ ２９°４４′ ３８４１ ３２ 琼结县下水乡康布齐村 ９１°７２′ ２９°１２′ ３６７４

６ 加查县洛林乡郭西卡村 ９２°５６′ ２９°００′ ３４４６ ３３ 贡嘎县江塘镇岗玛村 ９０°６２′ ２９°２７′ ３６１９

７ 江孜县车仁乡加堆村 ８９°７７′ ２８°８４′ ４１８９ ３４ 曲松县下江乡下江村 ９２°２２′ ２９°０４′ ４０１０

８ 林芝县车久乡白果村 ９４°７７′ ２９°９７′ ２６３８ ３５ 扎郎县吉汝乡强念村 ９１°３０′ ２９°０６′ ３９５９

９ 边坝县尼木乡瓦如村 ９４°３７′ ３１°２３′ ３７２４ ３６ 昂仁县卡嘎乡布玛村 ８７°４３′ ２９°２１′ ４３１３

１０ 仁布县茶巴乡第二村 ８９°９５′ ２９°１７′ ３９７２ ３７ 定日县协格尔镇楚西村 ８７°２１′ ２８°５９′ ４２６６

１１ 琼结县加玛乡昌嘎村 ９１°６５′ ２９° ３８２２ ３８ 江孜县乃沙乡第二村 ８９°３８′ ２９°０６′ ３９３５

１２ 察隅县古玉乡博学村 ９７°２０′ ２９°３１′ ３５９１ ３９ 扎郎县吉汝乡若村 ９１°３１′ ２９°１５′ ３７２０

１３ 南木林县南木林镇 ８９°０９′ ２９°６６′ ３９９１ ４０ 洛扎县扎日乡扎日村 ９０°６９′ ２８°３７′ ４２０４

１４ 察隅县古玉乡古庆村 ９７°２１′ ２９°１６′ ３４２８ ４１ 拉孜县查务乡查务村 ８７°５８′ ２９°１０′ ４０６３

１５ 琼结县加玛乡昌嘎村 ９１°６５′ ２９° ３８２２ ４２ 隆子县日当镇村巴村 ９２°３′ ２８°４９′ ４１０４

１６ 达孜县帮堆乡克日村 ９１° ３０° ３７２９ ４３ 江孜县庄孜乡盘久村 ８９°４８′ ２９° ３９７５

１７ 昌都县俄洛镇朗达村 ９６°９７′ ３１°２２′ ３３２６ ４４ 贡嘎县朗杰学乡第四村 ９１°１０′ ２９°１６′ ３６７１

１８ 理塘县加娃乡江达村 １００°４２′ ２９°７５′ ３６２５ ４５ 贡嘎县昌果乡普夏村 ９１°１７′ ２９°４２′ ３６９３

１９ 仁布县茶巴乡贡仁布村 ８９°９０′ ２９°２０′ ３９５６ ４６ 朗县金东乡列村 ９３°３４′ ２８°９８′ ３１１２

２０ 波密县岗乡易贡单卡队 ９５°６９′ ２９°９３′ ２７０３ ４７ 察隅县古玉乡菠萝村 ９７°３９′ ２９°９９′ ２８９５

２１ 康马县康马乡查纳村 ８９°６７′ ２８°６２′ ４２６４ ４８ 桑日县绒乡巴朗村 ９２° ２９°２３′ ３５８２

２２ 乃东县昌珠镇白荣村 ９１°７５′ ２９°１６′ ３６３３ ４９ 洛扎县生格乡古局村 ９１°０３′ ２８°１６′ ３５７０

２３ 日喀则市东嘎乡加角村 ８８°８９′ ２９°３７′ ３８５４ ５０ 丁青县丁青镇明通村 ９５°６４′ ３１°３９′ ３８０８

２４
甘肃省康乐县苏集镇

双寨沈家山

１０３°３４′ ３５°２０′ ２０００
５１ 洛隆县康沙乡再村 ９６°１３′ ３０°７７′ ３８６６

２５ 亚东县下司马镇春丕村 ８８°９１′ ２６°４７′ ２９１８ ５２ 隆子县列麦乡顿巴村 ９２°７３′ ２８°３５′ ３４８０

２６ 朗县金东乡列村 ９３°３４′ ２８°９８′ ３１１２ ５３ 桑日县绒乡通巴村 ９２°１４′ ２９°２８′ ３５８３

２７ 比如县比如乡用朗村 ９３°６６′ ３１°４９′ ３９２０ ５４ 洛扎县洛扎镇吉堆村 ９０°７７′ ２８°３８′ ４０３７

４５２
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１􀆰 ２　 试验方法

１􀆰 ２􀆰 １　 豌豆粗蛋白含量的测定　 参照 ＧＢ ５００９５—
２０１０ 方法 （ Ｎ × ６􀆰 ２５ ） 进行豌豆粗蛋白含量的

测定。
１􀆰 ２􀆰 ２ 　 豌豆水溶性、盐溶性蛋白的分离和含量

测定 　 参考宋晓敏等 ［２５］ 的水溶性、盐溶性蛋白

的分离提取方法并作适当改动。 取 ２ ～ ３ 粒豌豆

种子置于预冷的研钵中，捣碎去皮并快速充分研

磨至粉状，称取 ０􀆰 １５ ｇ 豌豆粉移入 ２ ｍＬ 离心管，
按照 １ ∶ １０ 比例各加入 １􀆰 ５ ｍＬ 蒸馏水涡旋震荡

混匀，置于 ４ ℃冰箱提取 ３０ ｍｉｎ，期间每 ５ ｍｉｎ 摇

匀 １ 次，６５００ ｒ ／ ｍｉｎ 离心 ２０ ｍｉｎ，取上清液移入

新离心 管，为 水 溶 性 蛋 白， ４ ℃ 保 存 备 用。 取

０􀆰 １５ ｇ 豌豆粉加入 １􀆰 ５ ｍＬ １ ｍｏｌ ／ Ｌ 的 ＮａＣｌ 溶

解，放 ４ ℃ 冰箱提取 ３０ ｍｉｎ，６５００ ｒ ／ ｍｉｎ 离心

２０ ｍｉｎ，取上清液置 ４ ℃ 冰箱透析 ２４ ｈ 得干粉，
离心，用 ４０ μＬ １ ｍｏｌ ／ Ｌ 的 ＮａＣｌ 溶解干粉，为盐

溶性蛋白，放 ４ ℃保存备用。
１􀆰 ２􀆰 ３ 　 豌豆蛋白的 ＳＤＳ⁃ＰＡＧＥ 电泳 　 分别取

４０ μＬ 水溶性蛋白和盐溶性蛋白，用 ＮａｎｏＤｒｏｐ
２０００ 测量蛋白含量并配置成 ２􀆰 ５ ｍｇ ／ μＬ 的蛋白

溶液，各加入 １２ μＬ 上样缓冲液（２５０ ｍｍｏｌ ／ Ｌ，
ｐＨ 值 ６􀆰 ８ 的 Ｔｒｉｓ⁃ＨＣｌ、１０％ ＳＤＳ 、０􀆰 ５％ 溴酚蓝、
５０％ 甘油、５％ β⁃巯基乙醇） ，于 １００ ℃ 烘箱煮沸

５ ｍｉｎ，离心 ２０ ｓ，冷却后进行点样。 电泳采用不

连续聚丙烯酰胺凝胶电泳，浓缩胶浓度 ５％ ，分离

胶浓度 １０％ ，以 Ｔｒｉｓ⁃甘氨酸作为电极缓冲液，每
份样品上样量为 ２０ μＬ，凝胶厚度 １􀆰 ０ ｍｍ。 在

１６ ｍＡ 恒流条件下电泳，待指示剂迁移至凝胶底

部后结束电泳。
采用考马斯亮蓝 Ｒ⁃２５０ 溶液染色 ９０ ｍｉｎ，蒸馏

水漂洗 ２ 次，脱色液（２５ ｍＬ 无水乙醇 ＋ ５０ ｍＬ 冰醋

酸 ＋ ４７５ ｍＬ ｄｄＨ２Ｏ）脱色，期间换 ２ ～ ３ 次脱色液至

亚基条带清晰，蒸馏水漂洗后拍照。
１􀆰 ２􀆰 ４　 数据统计分析　 利用 ＳＰＳＳ ２０ 对豌豆蛋白

质和经度、纬度、 海拔高度进行相关性分析。 采用

Ｑｕａｎｔｉｔｙ ｏｎｅ 软件自动读取豌豆水溶性和盐溶性蛋

白电泳谱带，并进行人工辅助修正；按照同一位

置，蛋白电泳条带有赋值为 １，无赋值为 ０，生成 ０、
１ 矩阵。 通过 ＮＴＳＹＳ⁃ｐｃ ２􀆰 １ 软件对生成的 ０、１ 矩

阵进行非加权类平均法进行聚类，计算遗传距离

和遗传相似系数。 利用 ｐｏｐｇｅｎ３２ 软件计算供试材

料不同群体间和不同群体内某一位点的等位变异

数、等位变异频率、有效等位基因数、Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 信

息指数、基因多样性指数。 通过 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ 计

算出现频率。

２　 结果与分析

２􀆰 １　 豌豆种质地理生态因素与蛋白含量相关性

分析

供试豌豆来自于 １０３°３４′ ～ ８７°２１′Ｅ、３５°２０ ～
２８°１６′Ｎ、海拔 ４３２５ ～ ２０００ ｍ 高原地区，覆盖范围

广，涉及的地形地貌复杂多样。 地理生态因素对

豌豆蛋白含量相关性分析表明，经度与豌豆粗蛋

白含量存在显著正相关，纬度与粗蛋白呈正相关，
而与海拔高度呈负相关（表 ２）。 此结果说明在西

藏高原地区，藏东到藏中到后藏区其豌豆粗蛋白

有一定的增加；随着纬度的增加，豌豆粗蛋白含量

有增加趋势；随着海拔高度增加，豌豆总蛋白有轻

微下降的趋势。

表 ２　 地理生态因素与豌豆蛋白含量相关性分析

Ｔａｂｌｅ ２ 　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ａｎｄ
ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ｐｅａ ｌａｎｄｒａｃｅｓ

项目

Ｉｔｅｍ
经度

Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ
纬度

Ｌａｔｉｔｕｄｅ
海拔

Ａｌｔｉｔｕｄｅ

粗蛋白

Ｃｒｕｄｅ ｐｒｏｔｅｉｎ
０􀆰 ２７８∗ ０􀆰 １９６ － ０􀆰 ０８８

∗：０􀆰 ０５ 水平上显著差异

∗：Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｉｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ａｔ ｔｈｅ ０􀆰 ０５ ｌｅｖｅｌ（２⁃ｔａｉｌｅｄ）

２􀆰 ２　 豌豆子粒中水溶性、盐溶性蛋白质的含量分析

不同生态区的 ５４ 份豌豆材料种子总蛋白质含

量有明显差异（表 ３）。 供试材料子粒总蛋白含量变

幅为 １７􀆰 ５８％ ～２８􀆰 ６７％ ，其中蛋白质含量最高的材

料来自西藏察隅地区，蛋白质含量最低的材料来自

西藏东南部山南市中部的琼洁县。 通过单因素方差

分析发现，５４ 份豌豆种质资源间的蛋白质含量存在

显著性差异。
５４ 份豌豆子粒中水溶性蛋白和盐溶性蛋白

质含量有一定的差异（表 ３ ） ，其中，水溶性蛋白

占子粒总蛋白的 ８６􀆰 １２％ ～ ９１􀆰 ４０％ 、盐溶性蛋

白占子粒总蛋白的 ４􀆰 ７６％ ～ ８􀆰 ２９％ ，水溶性蛋

白约为盐溶性蛋白的 １０ 倍。 此结果与大豆蛋白

质相比，豌豆的主要蛋白质为水溶性蛋白质；同
盐溶性蛋白相比，水溶性蛋白具有在食品中应用

广泛、食用方便等特性。 因此，豌豆蛋白有更广

泛的应用前景。

５５２
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表 ３　 ５４ 份豌豆种质材料总蛋白、水溶性蛋白和盐溶性蛋白含量

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ，ｗａｔｅｒ ｓｏｌｕｂｌｅ ａｎｄ ｓａｌｔ ｓｏｌｕｂｌｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ５４ ｐｅａ ｌａｎｄｒａｃｅｓ

材料号

Ｎｏ．
总蛋白

Ｔｏｔａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ

水溶性蛋白

Ｗａｔｅｒ ｓｏｌｕｂｌｅ
ｐｒｏｔｅｉｎ

盐溶性蛋白

Ｓａｌｔ ｓｏｌｕｂｌｅ
ｐｒｏｔｅｉｎ

材料号

Ｎｏ．
总蛋白

Ｔｏｔａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ

水溶性蛋白

Ｗａｔｅｒ ｓｏｌｕｂｌｅ
ｐｒｏｔｅｉｎ

盐溶性蛋白

Ｓａｌｔ ｓｏｌｕｂｌｅ
ｐｒｏｔｅｉｎ

１ ２０􀆰 ６３ａ ８８􀆰 ９１ ６􀆰 ９６ ２８ ２１􀆰 ６７ｂ ８５􀆰 ６３ ６􀆰 ７２

２ １９􀆰 ５１ａ ９０􀆰 ４７ ５􀆰 ０４ ２９ ２０􀆰 ９４ａ ８８􀆰 ３７ ５􀆰 ９８

３ ２２􀆰 ５９ｂ ８８􀆰 ６６ ７􀆰 ３６ ３０ ２３􀆰 １０ｂ ９０􀆰 １２ ７􀆰 ３５

４ ２４􀆰 ４２ｂ ９１􀆰 ２８ ８􀆰 ２１ ３１ ２０􀆰 ８８ａ ８７􀆰 ６３ ７􀆰 １６

５ ２２􀆰 ４７ｂ ８９􀆰 ４６ ７􀆰 ５６ ３２ １９􀆰 ３２ａ ８７􀆰 ３６ ４􀆰 ８２

６ ２２􀆰 ００ｂ ８９􀆰 ６０ ６􀆰 ４６ ３３ ２０􀆰 ７１ａ ８９􀆰 １３ ５􀆰 ９６

７ ２５􀆰 ３７ｃ ９２􀆰 ６７ ６􀆰 ２７ ３４ ２３􀆰 ０４ｂ ９０􀆰 １６ ７􀆰 ４５

８ ２１􀆰 ２０ａ ８７􀆰 ４０ ７􀆰 ９１ ３５ ２０􀆰 ４４ａ ８８􀆰 ７４ ６􀆰 ９６

９ ２１􀆰 ９３ｂ ８９􀆰 ８７ ７􀆰 ７３ ３６ ２２􀆰 ４０ｂ ８９􀆰 ４５ ７􀆰 ０３

１０ ２１􀆰 ８６ｂ ８７􀆰 ８４ ６􀆰 ３６ ３７ １９􀆰 ０１ａ ８７􀆰 ３２ ６􀆰 １４

１１ １７􀆰 ５８ａ ９０􀆰 ３１ ５􀆰 ５６ ３８ ２３􀆰 ９５ｂ ９０􀆰 ６７ ７􀆰 ４９

１２ ２８􀆰 ６７ｃ ９１􀆰 ２０ ８􀆰 ０１ ３９ ２０􀆰 ７３ａ ８９􀆰 ９６ ７􀆰 ０８

１３ ２３􀆰 ２１ｂ ８７􀆰 ３７ ６􀆰 １１ ４０ ２２􀆰 ３０ｂ ８７􀆰 ６３ ６􀆰 ５４

１４ ２１􀆰 ９２ｂ ９０􀆰 ６１ ７􀆰 ３７ ４１ １８􀆰 ４５ａ ８６􀆰 １３ ５􀆰 １８

１５ １９􀆰 １９ａ ８７􀆰 ４９ ５􀆰 ６５ ４２ １９􀆰 ２５ａ ９０􀆰 ００ ４􀆰 ７６

１６ ２０􀆰 ３７ａ ８８􀆰 ６６ ６􀆰 ２４ ４３ １９􀆰 ５４ａ ８６􀆰 ７９ ５􀆰 ８５

１７ ２１􀆰 ０５ａ ８９􀆰 ５３ ７􀆰 ３９ ４４ ２２􀆰 ２０ｂ ９０􀆰 ６３ ６􀆰 ６３

１８ ２２􀆰 ８６ｂ ９０􀆰 ０１ ６􀆰 ７６ ４５ １９􀆰 ４２ａ ８６􀆰 １２ ５􀆰 ５２

１９ ２４􀆰 ５８ｃ ９１􀆰 ２１ ６􀆰 ３７ ４６ ２３􀆰 ５１ｂ ８７􀆰 １５ ７􀆰 ６８

２０ ２１􀆰 ２５ａ ８８􀆰 ２４ ５􀆰 ９２ ４７ ２２􀆰 ３８ｂ ８９􀆰 ６２ ８􀆰 ５２

２１ ２５􀆰 ７１ｃ ９１􀆰 ２２ ８􀆰 １１ ４８ ２０􀆰 ９２ａ ８６􀆰 １６ ７􀆰 １５

２２ ２３􀆰 ６６ｂ ９０􀆰 ６０ ８􀆰 ２９ ４９ ２１􀆰 ３１ａ ９０􀆰 ４３ ７􀆰 ７４

２３ ２２􀆰 ７３ｂ ９１􀆰 ４０ ５􀆰 ５２ ５０ ２３􀆰 ４８ｂ ８８􀆰 ６９ ６􀆰 ８３

２４ ２３􀆰 ６０ｂ ８７􀆰 ８０ ８􀆰 ２４ ５１ ２５􀆰 ６６ｃ ９０􀆰 ２４ ６􀆰 ４８

２５ ２１􀆰 ９５ｂ ８９􀆰 １２ ７􀆰 ８３ ５２ ２０􀆰 ８４ａ ８６􀆰 ４２ ７􀆰 １６

２６ ２１􀆰 ９８ｂ ９１􀆰 １４ ５􀆰 ０６ ５３ ２０􀆰 ９９ａ ８７􀆰 ６５ ６􀆰 ５２

２７ ２０􀆰 ５６ａ ８７􀆰 ６０ ６􀆰 ４７ ５４ ２０􀆰 １９ａ ８７􀆰 ２３ ６􀆰 ６８

采用 Ｄｕｎｃａｎ′ｓ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｒａｎｇｅ ｔｅｓｔ 方法分析，各样品的蛋白质含量与蛋白质含量最低的 １１ 号样品相比，同一列不同字母表示显著性差异

（Ｐ ＜ ０􀆰 ０５，ｎ ＝ ３）
Ｕｓｉｎｇ Ｄｕｎｃａｎ′ｓ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｒａｎｇｅ ｔｅｓｔ ｍｅｔｈｏｄ，ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ（Ｐ ＜ ０􀆰 ０５，ｎ ＝ ３）

２􀆰 ３　 豌豆水溶性蛋白的 ＳＤＳ⁃ＰＡＧＥ 分析

５４ 份豌豆材料子粒水溶性蛋白经 ＳＤＳ⁃ＰＡＧＥ
电泳，表现出迁移率有差异的谱带，谱带数因样品而

异（图 １⁃Ａ）。 供试材料共分离出 １５８８ 条水溶性蛋

白谱带，其中迁移率不同的谱带 ４３ 条，其变异范围

为 ６ ～ ４３ 条，平均每份材料水溶性蛋白谱带条数为

２０􀆰 ４ 条，其中 ３１ 号豌豆材料分离出的水溶性蛋白

谱带数最多，为 ３６ 条，而 １８ 号和 ４０ 号材料谱带数

最少，为 ２２ 条。
在 ４３ 条不同迁移率的谱带中，各谱带在 ５４ 份

供试材料中出现次数在 ６ ～ ５４ 次，相应的出现频率

为 １１􀆰 １１％ ～１００％ （表 ４），基因多样性指数范围在

０ ～ ０􀆰 ５０ 之间（表 ５），其中 ３、４、５、７、２１ 和 ３８ 号谱带

在所有供试材料中均有出现，其出现频率为 １００％ ，
基因多样性指数为 ０，是共有带；６ 号谱带在 ５４ 份豌

豆材料中出现频率最低，为 １１􀆰 １１％ ，仅在 ６ 份豌豆

材料中出现，其他豌豆材料缺失，基因多样性指数也

较低。 ８、１２、１５、２７、３４ 和 ４０ 号谱带在 ５４ 份材料中

的出现次数在 ４０ 次左右，但谱带基因多样性指数最

大，为 ０􀆰 ５０，表明这些带变异频率高，多态性强。 豌

豆水溶性蛋白各亚基相对分子量范围在 ２４􀆰 ７１ ～
１４９􀆰 ５４ Ｋｕ 之间，其中两个区域电泳谱带较为集中，
分别为 ２４􀆰 ８７ ～ ５０􀆰 ４１ Ｋｕ 低相对分子量的蛋白亚基

和 ５６􀆰 ３４ ～ ８８􀆰 ０８ Ｋｕ 高相对分子量的蛋白亚基。 在

６５２
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４３ 条蛋白谱带中，相对分子量在 ８８􀆰 ０８、 ６８􀆰 ２５、
６２􀆰 ３８、４４􀆰 ７６ 和 ２９􀆰 ８９ Ｋｕ 处的谱带恒定且明显。 这

些数据表明，西藏豌豆种质在水溶性蛋白水平上存

在着丰富的遗传差异。

Ｍ：蛋白质 Ｍａｒｋｅｒ，含有 ８ 条蛋白谱带，其相对分子质量分别为 ２５ Ｋｕ、３５ Ｋｕ、４５ Ｋｕ、６０ Ｋｕ、７５ Ｋｕ、１００ Ｋｕ、１４０ Ｋｕ、１８０ Ｋｕ；
Ａ：为 １０ ～ １８ 号青稞材料水溶性蛋白 ＳＤＳ⁃ＰＡＧＥ 电泳图，每个泳道顶部数字表示对应的青稞材料号；
Ｂ：为 １ ～ ９ 号青稞材料盐溶性蛋白 ＳＤＳ⁃ＰＡＧＥ 电泳图，每个泳道顶部数字表示对应的青稞材料号

Ｍ：Ｐｒｏｔｅｉｎ Ｍａｒｋｅｒ，ｃｏｎｔａｉｎｓ ８ ｐｒｏｔｅｉｎ ｂａｎｄｓ，ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｗｅｉｇｈｔｓ ａｒｅ ２５ Ｋｕ、３５ Ｋｕ、４５ Ｋｕ、６０ Ｋｕ、７５ Ｋｕ、１００ Ｋｕ、１４０ Ｋｕ、１８０ Ｋｕ，
Ａ：ＳＤＳ⁃ＰＡＧＥ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ ｏｆ ｗａｔｅｒ ｓｏｌｕｂｌｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｆｏｒｍ Ｎｏ． １０⁃１８ ｈｕｌｌｅｓｓ ｂａｒｌｅｙ ｍａｔｅｒｉａｌ，ａｔ ｔｈｅ ｔｏｐ ｏｆ ｅａｃｈ ｌａｎｅ ｎｕｍｂｅｒ

ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｓ ｔｏ ｔｈｅ ｄｉｇｉｔａｌ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｒｌｅｙ ｍａｔｅｒｉａｌｓ，
Ｂ：ＳＤＳ⁃ＰＡＧＥ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ ｏｆ ｓａｌｔ ｓｏｌｕｂｌｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｆｏｒｍ Ｎｏ． １⁃９ ｈｕｌｌｅｓｓ ｂａｒｌｅｙ ｍａｔｅｒｉａｌ，ａｔ ｔｈｅ ｔｏｐ ｏｆ ｅａｃｈ ｌａｎｅ ｎｕｍｂｅｒ

ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｓ ｔｏ ｔｈｅ ｄｉｇｉｔａｌ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｒｌｅｙ ｍａｔｅｒｉａｌｓ

图 １　 ５４ 份豌豆材料子粒蛋白水溶性和盐溶性蛋白 ＳＤＳ⁃ＰＡＧＥ 电泳

Ｆｉｇ􀆰 １　 ＳＤＳ⁃ＰＡＧＥ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ ｂａｎｄｓ ｏｆ ｗａｔｅｒ ａｎｄ ｓａｌｔ ｓｏｌｕｂｌｅ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｏｆ ｇｒａｉｎ ｏｆ ５４ ｆｉｅｌｄ ｐｅａ ｌａｎｄｒａｃｅｓ ｆｒｏｍ Ｔｉｂｅｔ

表 ４　 ５４ 份豌豆材料种子 ＳＤＳ⁃ＰＡＧＥ 电泳谱带统计

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｓｅｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎ ｂａｎｄｓ ｉｎ ５４ ｐｅａ ｌａｎｄｒａｃｅｓ ｂｙ ＳＤＳ⁃ＰＡＧＥ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ

材料号

Ｎｏ．
水溶性蛋白

谱带 ＷＰＢ
盐溶性蛋白

谱带 ＳＰＢ
材料号

Ｎｏ．
水溶性蛋白

谱带 ＷＰＢ
盐溶性蛋白

谱带 ＳＰＢ
材料号

Ｎｏ．
水溶性蛋白

谱带 ＷＰＢ
盐溶性蛋白

谱带 ＳＰＢ

１ ３０ １２ １９ ２７ １４ ３７ ３４ １６
２ ３０ １１ ２０ ２４ １３ ３８ ２６ １７
３ ２８ １４ ２１ ３０ １０ ３９ ３２ ９
４ ３０ １５ ２２ ３４ １２ ４０ ２２ １５
５ ２６ １５ ２３ ２７ １１ ４１ ３０ １２
６ ２８ ９ ２４ ２９ １２ ４２ ２９ １５
７ ２８ １４ ２５ ３１ １７ ４３ ２７ １６
８ ２７ １６ ２６ ３２ １０ ４４ ３２ ６
９ ２８ １０ ２７ ２６ １２ ４５ ２９ ８
１０ ２９ １５ ２８ ２６ １４ ４６ ２７ １４
１１ ３０ １２ ２９ ３３ １４ ４７ ３０ １４
１２ ３３ １５ ３０ ３０ １８ ４８ ３０ １４
１３ ３２ １２ ３１ ３６ １３ ４９ ３０ １２
１４ ３２ ７ ３２ ３４ １１ ５０ ２８ １０
１５ ２６ １７ ３３ ３４ ９ ５１ ３４ １３
１６ ２７ １６ ３４ ３４ １３ ５２ ３０ １７
１７ ３２ １４ ３５ ３０ ９ ５３ ２５ １３
１８ ２２ １６ ３６ ３１ １２ ５４ ２７ １４

ＷＰＢ：水溶性蛋白谱带；ＳＰＢ：盐溶性蛋白谱带

ＷＰＢ：Ｗａｔｅｒ ｓｏｌｕｂｌｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｂａｎｄｓ，ＳＰＢ：Ｓａｌｔ ｓｏｌｕｂｌｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｂａｎｄｓ

７５２
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表 ５　 ５４ 份豌豆材料种子水溶性蛋白谱带多样性分析

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｗａｔｅｒ ｓｏｌｕｂｌｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｂａｎｄｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓｅｅｄｓ ｏｆ ５４ ｆｉｅｌｄ ｐｅａ ｌａｎｄｒａｃｅｓ

蛋白谱

带编号

Ｐｒｏｔｅｉｎ
ｂａｎｄ Ｎｏ．

相对分子

质量（Ｋｕ）
Ｒｅｌａｔｉｖｅ
ｍｏｌｅｃｕｌａｒ

ｍａｓｓ

出现次数

Ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ
ｔｉｍｅｓ

出现频率

（％ ）
Ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ
ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

基因多样

性指数 Ｈ

蛋白谱

带编号

Ｐｒｏｔｅｉｎ
ｂａｎｄ Ｎｏ．

相对分子

质量（Ｋｕ）
Ｒｅｌａｔｉｖｅ
ｍｏｌｅｃｕｌａｒ

ｍａｓｓ

出现次数

Ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ
ｔｉｍｅｓ

出现频率

（％ ）
Ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ
ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

基因多样

性指数 Ｈ

１ １４９􀆰 ５４ ４４ ８１􀆰 ４８ ０􀆰 ４８ ２３ ４４􀆰 ９３ １７ ３１􀆰 ４８ ０􀆰 ３０

２ １３８􀆰 ９５ ５１ ９４􀆰 ４４ ０􀆰 ３４ ２４ ４４􀆰 ７６ ４３ ７９􀆰 ６３ ０􀆰 ４８

３ １２５􀆰 ３７ ５４ １００􀆰 ００ ０􀆰 ００ ２５ ４３􀆰 ４９ ５０ ９２􀆰 ５９ ０􀆰 ３９

４ １１６􀆰 ２８ ５４ １００􀆰 ００ ０􀆰 ００ ２６ ４２􀆰 ３１ ４７ ８７􀆰 ０４ ０􀆰 ４３

５ １０７􀆰 ７６ ５４ １００􀆰 ００ ０􀆰 ００ ２７ ４１􀆰 ２７ ４１ ７５􀆰 ９３ ０􀆰 ５０

６ ９６􀆰 ６６ ６ １１􀆰 １１ ０􀆰 １１ ２８ ４０􀆰 ３４ １２ ２２􀆰 ２２ ０􀆰 ２０

７ ８８􀆰 ０８ ５４ １００􀆰 ００ ０􀆰 ００ ２９ ３８􀆰 ０２ ４４ ８１􀆰 ４８ ０􀆰 ４９

８ ８２􀆰 ５６ ３９ ７２􀆰 ２２ ０􀆰 ５０ ３０ ３７􀆰 ３５ ３７ ６８􀆰 ５２ ０􀆰 ４９

９ ８２􀆰 ０７ ３５ ６４􀆰 ８１ ０􀆰 ４８ ３１ ３５􀆰 ６７ １８ ３３􀆰 ３３ ０􀆰 ３１

１０ ７８􀆰 ２８ ３３ ６１􀆰 １１ ０􀆰 ４７ ３２ ３４􀆰 ０８ ２３ ４２􀆰 ５９ ０􀆰 ３６

１１ ７５􀆰 ３６ ２２ ４０􀆰 ７４ ０􀆰 ３６ ３３ ３３􀆰 ６１ ４５ ８３􀆰 ３３ ０􀆰 ４７

１２ ６９􀆰 ９６ ４０ ７４􀆰 ０７ ０􀆰 ５０ ３４ ３３􀆰 １５ ４０ ７４􀆰 ０７ ０􀆰 ５０

１３ ６８􀆰 ２５ ３１ ５７􀆰 ４１ ０􀆰 ４７ ３５ ３２􀆰 ５５ ３３ ６１􀆰 １１ ０􀆰 ４７

１４ ６５􀆰 ６８ ３１ ５７􀆰 ４１ ０􀆰 ４５ ３６ ３１􀆰 ９７ １５ ２７􀆰 ７８ ０􀆰 ２６

１５ ６２􀆰 ３８ ４２ ７７􀆰 ７８ ０􀆰 ５０ ３７ ３１􀆰 １２ ４４ ８１􀆰 ４８ ０􀆰 ４８

１６ ６０􀆰 ０８ ３０ ５５􀆰 ５６ ０􀆰 ４４ ３８ ２９􀆰 ８９ ５４ １００􀆰 ００ ０􀆰 ００

１７ ５９􀆰 ５５ ４４ ８１􀆰 ４８ ０􀆰 ４８ ３９ ２８􀆰 ４５ ５２ ９６􀆰 ３０ ０􀆰 ２６

１８ ５７􀆰 １９ ２３ ４２􀆰 ５９ ０􀆰 ３７ ４０ ２７􀆰 １９ ３９ ７２􀆰 ２２ ０􀆰 ５０

１９ ５６􀆰 ３４ ８ １４􀆰 ８１ ０􀆰 １３ ４１ ２５􀆰 ８４ １４ ２５􀆰 ９３ ０􀆰 ２４

２０ ５０􀆰 ４１ ３５ ６４􀆰 ８１ ０􀆰 ４８ ４２ ２５􀆰 ４７ ５２ ９６􀆰 ３０ ０􀆰 ２６

２１ ４９􀆰 ３１ ５４ １００􀆰 ００ ０􀆰 ００ ４３ ２４􀆰 ７１ ５３ ９８􀆰 １５ ０􀆰 １９

２２ ４６􀆰 １２ ３１ ５７􀆰 ４１ ０􀆰 ４６

２􀆰 ４　 豌豆盐溶性蛋白的凝胶电泳分析

５４ 份豌豆材料子粒盐溶性蛋白经 ＳＤＳ⁃ＰＡＧＥ
电泳，共分离出 ６９９ 条蛋白谱带，其中迁移率不同

的谱带 ２４ 条，其变异范围为 ６ ～ １７ 条，平均每份

材料谱带条数为 ２０􀆰 ４ 条，其中 ３０ 号豌豆材料分

离出的盐溶性蛋白谱带条数最多，为 １８ 条，而 ４４
号材料谱带条数最少，为 ６ 条（表 ４） 。 ２４ 条不同

迁移率的谱带在 ５４ 份供试材料中出现的频率为

１８􀆰 ５２％ ～ １００％ ，基因多样性指数为 ０ ～ ０􀆰 ５０。 ６
号谱带在所有供试材料中均有出现，其出现频率

为 １００％ ，为共有带；１７ 号谱带出现频率最低，为
１８􀆰 ５２％ ，仅在 １０ 份豌豆材料中出现。 ７、１３ 和 ２２
号谱带基因多样性指数最大，为 ０􀆰 ５，表明这种谱

带变异最丰富（表 ６） 。
豌豆盐溶性蛋白各亚基相对分子质量范围在

２４􀆰 ８５ ～ ９１􀆰 ２４ Ｋｕ，其中，相对分子量在 ６９􀆰 ３２、４４􀆰 ２２、
３６􀆰 ０６ 和 ３４􀆰 ２８ Ｋｕ 处的谱带明显。 与豌豆水溶性蛋

白亚基相对分子量相比，一些相对分子量大的蛋白谱

带显著减少。 这些数据表明西藏豌豆种质在水溶性

蛋白水平上存在着丰富的遗传差异。

８５２
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表 ６　 盐溶性蛋白谱带分析

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｂａｎｄ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓａｌｔ ｓｏｌｕｂｌｅ ｐｒｏｔｅｉｎｓ

蛋白谱

带编号

Ｐｒｏｔｅｉｎ
ｂａｎｄ Ｎｏ．

相对分子

质量（ｋｕ）
Ｒｅｌａｔｉｖｅ
ｍｏｌｅｃｕｌａｒ

ｍａｓｓ

出现次数

Ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ
ｔｉｍｅｓ

出现频率

（％ ）
Ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ
ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

基因多样

性指数 Ｈ

蛋白谱

带编号

Ｐｒｏｔｅｉｎ
ｂａｎｄ Ｎｏ．

相对分子

质量（ｋｕ）
Ｒｅｌａｔｉｖｅ
ｍｏｌｅｃｕｌａｒ

ｍａｓｓ

出现次数

Ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ
ｔｉｍｅｓ

出现频率

（％ ）
Ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ
ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

基因多样

性指数 Ｈ

１ １０６􀆰 ６７ ５３ ９８􀆰 １５ ０􀆰 １９ １３ ３６􀆰 ６１ ３９ ７２􀆰 ２２ ０􀆰 ５０

２ ９４􀆰 ９２ １３ ２４􀆰 ０７ ０􀆰 ２３ １４ ３６􀆰 ３７ ２０ ３７􀆰 ０４ ０􀆰 ３３

３ ７５􀆰 ６３ ３５ ６４􀆰 ８１ ０􀆰 ４８ １５ ３４􀆰 ９３ ２９ ５３􀆰 ７０ ０􀆰 ４４

４ ７２􀆰 ５２ １９ ３５􀆰 １９ ０􀆰 ３２ １６ ３４􀆰 ５８ ２１ ３８􀆰 ８９ ０􀆰 ３５

５ ６９􀆰 ９０ ２１ ３８􀆰 ８９ ０􀆰 ３４ １７ ３３􀆰 ７９ １０ １８􀆰 ５２ ０􀆰 １６

６ ６５􀆰 ５０ ５４ １００􀆰 ００ ０􀆰 ００ １８ ３２􀆰 ７３ ４５ ８３􀆰 ３３ ０􀆰 ４８

７ ４６􀆰 ００ ３８ ７０􀆰 ３７ ０􀆰 ５０ １９ ３２􀆰 ０２ ２０ ３７􀆰 ０４ ０􀆰 ３４

８ ４５􀆰 ０８ １６ ２９􀆰 ６３ ０􀆰 ２８ ２０ ３０􀆰 ８６ ４９ ９０􀆰 ７４ ０􀆰 ３９

９ ４３􀆰 ９２ ４２ ７７􀆰 ７８ ０􀆰 ４９ ２１ ３０􀆰 ６８ １０ １８􀆰 ５２ ０􀆰 １８

１０ ４３􀆰 ４４ １９ ３５􀆰 １９ ０􀆰 ３２ ２２ ２８􀆰 ５８ ３８ ７０􀆰 ３７ ０􀆰 ５０

１１ ４２􀆰 １２ ２４ ４４􀆰 ４４ ０􀆰 ３８ ２３ ２６􀆰 ３９ ４３ ７９􀆰 ６３ ０􀆰 ４８

１２ ４１􀆰 ３９ １３ ２４􀆰 ０７ ０􀆰 ２３ ２４ ２５􀆰 １９ ２８ ５１􀆰 ８５ ０􀆰 ４２

２􀆰 ５　 聚类分析

通过非加权类平均聚类法（ＵＰ⁃ＧＭＡ）对 ５４ 份

供试材料水溶性和盐溶性蛋白谱带进行聚类结果表

明（图 ２），所有供试材料遗传相似系数变异范围为

０􀆰 ６０ ～ ０􀆰 ９１，表明来源于西藏不同区县的豌豆农家

种、地方种间遗传背景差异较大。 ２３ 和 ２４ 号材料、
５３ 和 ５４ 号材料间的遗传相似系数最大，为 ０􀆰 ８９４，
表明这 ２ 组材料遗传差异小，亲缘关系最近。 ５４ 份

材料在遗传相似系数 ＧＳ 值为 ０􀆰 ６ 水平上全部聚为

一类，在遗传相似系数 ０􀆰 ６９６ 水平上聚为 ８ 个类群，
第 Ｉ 类为 １ 份材料；第Ⅱ类群为 １ 份材料；第Ⅲ类群

有 ８ 份材料，可分为 ２ 个亚群；第Ⅳ类群为 ３ 份材

料；第Ⅴ类群有 ３ 份材料；第Ⅵ类群有 １３ 份材料，分
为 ２ 个大亚群；第Ⅶ类群有 １ 份材料；第Ⅷ类群为最

大的类群，有 ２５ 份材料，在遗传相似系数 ０􀆰 ７６ 水平

上，可分为 ７ 个亚群。 但是聚类分析发现西藏不同

海拔梯度的地方种、农家种并没有整齐的聚在一起，
而是互相交叉聚类，表明对于供试材料蛋白的遗传

距离与地理来源之间无明显关系。
２􀆰 ６　 不同海拔梯度种质群间的遗传多样性差异

根据豌豆材料采集地海拔高度，将 ５４ 份蚕豆种

质分为 ４ 个生态环境类群，即海拔低于 ３０００ ｍ 的类

群、海拔 ３０００ ～ ３５００ ｍ 的类群、海拔 ３５００ ～ ４０００ ｍ
的类群和海拔≥４０００ ｍ 的类群。 各海拔梯度的豌

豆资源遗传多样性见表 ７。 结果显示，在海拔高度

水平上，４ 个生态环境类群 ５４ 份材料种子蛋白电泳

总谱带条数为 ６７ 条，总多态带为 ６０ 条，多态带百分

率为 ８９􀆰 ５５％ ，总的基因多样性指数（Ｈ）为 ０􀆰 ３４，类
群内的平均基因多样性指数为 ０􀆰 ２７。 ４ 个生态类群

各多样性指标均有一定差异，多态性条带数变幅范

围为 ３９ ～ ５５ 条，平均为 ５０􀆰 ５ 条；多态带百分率变幅

为 ５８􀆰 ２１％ ～ ８９􀆰 ５５％；Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 信息指数变幅范围

为 ０􀆰 ３３ ～０􀆰 ５２，平均值为 ０􀆰 ４３；有效等位基因数（Ｎｅ）
变幅 １􀆰 ４１ ～１􀆰 ６２，平均值为 １􀆰 ５２；有效等位变异所占

比重（Ｎｅ ／ Ｎａ）变幅 ０􀆰 ８５ ～ ０􀆰 ８９，平均值为 ０􀆰 ８７；基因

多样性指数（Ｈ）变幅为 ０􀆰 １８ ～０􀆰 ３５，平均值为 ０􀆰 ２７。
５４ 份豌豆材料类群间基因多样性指数（Ｈｔ）是

０􀆰 ３２２３，类群体内基因多样性指数（Ｈｓ）是 ０􀆰 ２９２９，
基因变异的平均系数（Ｇｓｔ）是 ０􀆰 ０９１３，群体估计的

基因流（Ｎｍ）是 ４􀆰 ７９７１（表 ８）。
综合各项指标来看，在 ２５００ ～ ４０００ ｍ 的海拔水

平上，各项多样性质指标都处于最大，表明西藏豌豆

种质遗传变异最丰富的地区主要分布在海拔 ３５００ ～
４０００ ｍ 的生态区，其次是 ＞ ４０００ ｍ 以上的地区。 此

结果也印证了西藏高原豌豆主产区主要分布在海拔

３５００ ～ ４０００ ｍ 的日喀则、山南地区，在长期的栽培

种植过程中，受自然气候影响，其豌豆种质发生了多

样的变异。

９５２



植　 物　 遗　 传　 资　 源　 学　 报 １９ 卷

图 ２　 ５４ 份豌豆种质材料水溶性和盐溶性蛋白亚基带型 Ｎ⁃Ｊ 进化树

Ｆｉｇ􀆰 ２　 Ｎ⁃Ｊ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｃｌｕｓｔｅｒｓ ｏｆ ｗａｔｅｒ ｓｏｌｕｂｌｅ ａｎｄ ｓａｌｔ ｓｏｌｕｂｌｅ
ｐｒｏｔｅｉｎ ｓｕｂｕｎｉｔ ｂａｎｄ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｉｎ ５４ ｐｅａ ｌａｎｄｒａｃｅｓ

表 ７　 不同海拔梯度的豌豆生态类群遗传多样性分析

Ｔａｂｌｅ ７　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｐｅａ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｇｒｏｕｐｓ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｔｉｔｕｄｉｎａｌ ｇｒａｄｉｅｎｔｓ

海拔高度（ｍ）
Ａｌｔｉｔｕｄｅ

资源份数

Ｎｏ． ｏｆ
ａｃｃｅｓｓｉｏｎ

观测等位

基因数

Ｎａ

有效等位

基因数

Ｎｅ

基因多样性

指数 Ｈ

有效等位

变异占比

Ｒａｔｉｏ ｏｆ
Ｎｅ ／ Ｎａ

Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ
信息指数

Ｉ

多态性带数量

Ｎｏ． ｏｆ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｌｏｃｉ

多态性带

百分率（％ ）
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ

ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｌｏｃｉ

Ａ ＜ ３０００ ４ １􀆰 ５８ １􀆰 ４１ ０􀆰 ２３ ０􀆰 ８９ ０􀆰 ３３ ３９􀆰 ００ ５８􀆰 ２１

３０００≤Ａ ＜３５００ ８ １􀆰 ７２ １􀆰 ５０ ０􀆰 １８ ０􀆰 ８７ ０􀆰 ４１ ４８􀆰 ００ ７１􀆰 ６４

３５００≤Ａ ＜４０００ ３３ １􀆰 ９０ １􀆰 ６２ ０􀆰 ３５ ０􀆰 ８５ ０􀆰 ５２ ６０􀆰 ００ ８９􀆰 ５５

Ａ≥ ４０００ ９ １􀆰 ８２ １􀆰 ５７ ０􀆰 ３１ ０􀆰 ８６ ０􀆰 ４６ ５５􀆰 ００ ８２􀆰 ０９

平均 Ａｖｅｒａｇｅ １􀆰 ７５ １􀆰 ５２ ０􀆰 ２７ ０􀆰 ８７ ０􀆰 ４３ ５０􀆰 ５０ ７５􀆰 ３７

总体 Ｔｏｔａｌ ５４ １􀆰 ９０ １􀆰 ６０ ０􀆰 ３４ ０􀆰 ８４ ０􀆰 ５０ ６０􀆰 ００ ８９􀆰 ５５

Ａ：Ａｌｔｉｔｕｄｅ，Ｎａ：Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ，Ｎｅ：Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ，Ｈ：Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ，Ｉ：Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ

０６２
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表 ８　 ５４ 份豌豆材料基因多样性评价

Ｔａｂｌｅ ８　 Ｅｓｔｉｍａｔｅｓ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ５４ ｐｅａ ｌａｎｄｒａｃｅｓ

材料

总数

Ｓａｍｐｌｅ

类群间基因

多样性指数

Ｈｔ

类群内基因

多样性指数

Ｈｓ

基因变异

平均系数

Ｇｓｔ

群体

基因流

Ｎｍ

５４ ０􀆰 ３２２３ ± ０􀆰 ０２８７ ０􀆰 ２９２９ ± ０􀆰 ０２５１ ０􀆰 ０９１３ ４􀆰 ７９７１

Ｈｔ：Ｔｏｔａｌ ｇｅｎｏｔｙｐｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ，Ｈｓ：Ｔｏｔａｌ ｇｅｎｏｔｙｐｉｃ ｄｉ⁃
ｖｅｒｓｉｔｙ ｗｉｔｈｉｎ ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ，Ｇｓｔ：Ｍｅａｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｏｆ ｇｅｎｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ，
Ｎｍ：Ｅｓｔｉｍａｔｅｄ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ ｉｎ ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ，Ｎｍ：Ｅｓｔｉｍａｔｅ ｏｆ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ
ｆｒｏｍ Ｇｓｔ ｏｒ Ｇｃｓ． Ｅ． ｇ． ，Ｎｍ ＝ ０􀆰 ５（１ － Ｇｓｔ） ／ Ｇｓｔ

３　 讨论

研究物种的遗传变异有助于解析基因库和新品

种选育，鉴定物种的亲缘关系和相似性，对更全面地

比较品种特征具有重要意义［７］。 前人利用蛋白质、
ＤＮＡ 分子标记、细胞遗传学、生物化学和表型特征

等方法进行了遗传变异和品种鉴定研究［２７⁃３０］。 本

研究通过对西藏 ５４ 份豌豆农家种、野生近缘种种质

资源储藏蛋白遗传多样性的分析，发现水溶性蛋白

和盐溶性蛋白的基因多样性指数均在 ０ ～ ０􀆰 ５０ 之

间。 由此可以看出，西藏豌豆种质资源具有丰富的

遗传变异，充分利用这些种质资源，将有效拓宽豌豆

育种的遗传背景，为豌豆种质资源改良和育种奠定

基础。
根据水溶性和盐溶性蛋白谱带差异，在遗传相

似系数为 ０􀆰 ６９６ 水平上，将 ５４ 份豌豆种质材料分为

８ 个类群，不同类群的材料间并未表现出明显的地

域分布，即聚类结果与种质的地理来源没有明显的

关联性，这与王丽侠等［３１］ 和万述伟等［３２］ 的研究结

果一致。 这可能与西藏地区特殊的地理环境条件有

关，不同区县间环境条件迥异，且大山阻隔了豌豆种

质间的基因流，物种在长期适应环境的过程中会出

现某些性状趋同的现象，造成不同物种性状间的交

叉［３３］。 同时在不同海拔高度的生态环境中，豌豆种

质资源遗传多样性表现出一定的规律，即海拔

３５００ ｍ以上，豌豆蛋白遗传多样性各指标均显著高

于海拔低于 ３５００ ｍ 的生态环境区，此结果与汪爱华

等［３４］利用 ＲＡＰＤ 和 ＩＳＳＲ 分析西藏近缘野生大麦遗

传多样性的结论相似，即海拔高度增加，供试材料的

遗传变异相应增加。 众所周知，随着海拔高度增加，
氧浓度逐渐下降、气压下降、辐射强度增加、干旱少

雨等，各种诱变因素增加，导致豌豆种质资源变异频

率提高。
地理生态因素与豌豆种子蛋白含量相关性分析

发现，豌豆粗蛋白含量与经度存在显著正相关，与纬

度呈正相关，而与海拔高度呈负相关（表 ２）。 此结

果说明在西藏高原地区，藏东到藏中到后藏区其豌

豆粗蛋白有一定的增加；随着纬度的增加，豌豆粗蛋

白含量有增加趋势；随着海拔高度增加，豌豆总蛋白

有轻微下降的趋势。
５４ 份豌豆材料种质基因遗传多样性（Ｈ） 为

０􀆰 ３４，暗示着所有供试材料间遗传变异的 ３４％ ，
而剩 余 的 ６４％ 的 遗 传 变 异 发 生 在 群 体 内。
Ｆ． Ｃ． Ｙｅｈ 等［３５］认为 Ｇｓｔ 范围在 ０􀆰 １５１ ～ ０􀆰 ２５ 代表大

的遗传差异，基于此范围，西藏豌豆 ４ 个地理生态群

体表现出较弱的群体间分化。 本研究估算的基因流

Ｎｍ 为 ４􀆰 ７９７１，Ｓ． Ｗｒｉｇｈｔ［３６］ 认为 Ｎｍ 低于 １ 暗示着

群体因为遗传漂移开始分化，而 Ｊ． Ｍ． Ｍｃｄｅｒｍｏｔｔ
等［３７］认为 Ｎｍ 低于 ０􀆰 ５ 暗示着群体因基因漂移而

产生广泛的遗传多样性。 本试验 Ｎｍ 远高于 １，暗
示西藏不同生态类群豌豆处于分化进程中。
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