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中国 ３５ 个苦荞审定品种 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 指纹图谱
构建与遗传多样性分析
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摘　 要: 核心引物对种质资源遗传多样性分析、 品种鉴定、 指纹图谱构建等研究具有重要价值ꎮ 本研究以 ３５ 个

苦荞(Ｆａｇｏｐｙｒｕｍ ｔａｔａｒｉｃｕｍ (Ｌ.) Ｇａｅｒｔｎ)审定品种为材料ꎬ 从 ９１ 对苦荞 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 引物中筛选出 ５０ 对多态性引

物ꎮ 综合考虑引物多态性信息量(ＰＩＣ)大小、 鉴别力(ＤＰ)ꎬ 筛选出等位变异位点数在 ２ ~ ４ꎬ ＰＩＣ 值在０􀆰 ６０ ~
０􀆰７８ 之间的 ６ 对引物(ＳＳＲ９００７、 ＳＳＲ６８７３、 ＳＳＲ７６４２、 ＳＳＲ２２３４、 ＳＳＲ６７８９、 ＳＳＲ６８２１６)构建了供试品种的

分子指纹图谱ꎮ 遗传多样性聚类分析结果表明ꎬ 供试品种的相似系数为 ０􀆰５０ ~ ０􀆰９９ꎮ 当遗传相似系数为 ０􀆰６０
时ꎬ 可将供试品种分为 ４ 大类群ꎬ 其中 ５４􀆰３％的供试品种被聚为一类ꎬ 表明苦荞审定品种遗传组成差异较小ꎬ
遗传基础狭窄ꎮ 聚类结果表明各类群间没有明显的地域分布趋势ꎬ 但能较好的反映供试品种间的亲缘关系ꎮ
关键词: 苦荞ꎻ ＥＳＴ￣ＳＳＲꎻ 核心引物ꎻ 遗传多样性
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　 　 苦荞 ( Ｆａｇｏｐｙｒｕｍ ｔａｔａｒｉｃｕｍ ( Ｌ.) Ｇａｅｒｔｎ)ꎬ
又名鞑靼荞麦( ｔａｒｔａｒｙ ｂｕｃｋｗｈｅａｔ)ꎬ 属双子叶蓼

科(Ｐｏｌｙｇｏｎａｃｅａｅ)荞麦属ꎬ 是荞麦属中仅次于甜

荞(Ｆ. ｅｓｃｕｌｅｎｔｕｍ Ｍｏｅｎｃｈ)的第二大栽培种ꎬ 也

是我国旱作农区重要的粮食和经济作物[１]ꎮ 我国

云南、 贵州、 四川一带是苦荞的主产区和起源地ꎮ
现贮存于国家种质资源库的苦荞资源达 １０８６ 份ꎬ
其中ꎬ 云南、 贵州、 四川 ３ 省的材料占 ４８􀆰５％[２]ꎮ
截至 ２０１５ 年ꎬ 经审定的苦荞品种共有 ４７ 份ꎬ 其

中ꎬ 国审品种 ２４ 份ꎬ 省审品种 ２３ 份ꎬ 云南、 贵

州、 四川 ３ 省选育的品种占总数的 ４８􀆰９％ꎮ
苦荞种质资源农艺性状变异丰富ꎬ 为种质创新

提供了保证[３ꎬ４]ꎮ 但长期以来苦荞种植水平低、 管

理粗放、 品种混杂、 退化严重、 同名异种和同种异

名的现象普遍ꎮ 随着苦荞审定品种和收集的地方品

种数目逐渐增多ꎬ 品种间的遗传背景也趋于相近ꎬ
导致形态学、 系谱资料和地理分析等传统分类方法

难以对苦荞资源进行有效的区分ꎮ 因此ꎬ 如何快

速、 有效地鉴别苦荞品种和选配优良亲本培育新品

种ꎬ 已成为当前苦荞育种及生产中急需解决的

问题ꎮ
微卫星 ＤＮＡ(ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ＤＮＡ)ꎬ 即简单重

复序列(ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔｓꎬ ＳＳＲ)以其重复

性好、 多态性丰富、 易于操作等优点ꎬ 已成为当前

作物亲缘关系及遗传多样性分析、 指纹图谱构建等

研究常用的分子标记之一ꎮ 如史建强等[５] 利用 １９
对 ＳＳＲ 引物对我国西南地区 ８１ 份荞麦及其野生资

源的亲缘关系进行了分析ꎬ 结果显示苦荞和小米荞

(Ｆ. ｋａｓｈｍｉｒｉａｎｕｍ Ｍｕｎｓｈｉ)的遗传差异最小ꎬ 其次

是金荞麦(Ｆ. ｃｙｍｏｓｕｍ (Ｔｒｅｖ.) Ｍｅｉｓｎ)ꎬ 与甜荞

的遗传差异最大ꎮ 高帆等[６] 从 ２５０ 对 ＳＳＲ 引物中

筛选出 １９ 对用于分析 ５０ 份不同地理来源的苦荞

种质的遗传多样性ꎬ 研究发现四川苦荞种质资源

遗传多样性最丰富ꎮ 筛选同属作物甜荞的 ＳＳＲ 引

物ꎬ 对苦荞资源遗传多样性的分析结果表明ꎬ 苦

荞资源遗传多样性较为丰富[７－１０]ꎮ 韩瑞霞等[１１] 开

发了 ５００ 对苦荞 ＳＳＲ 引物ꎬ 扩增多态性位点比率

为 １０􀆰８％ꎮ 筛选其中的 ２８ 对引物对 １６６ 份苦荞资

源进行遗传多样性分析ꎬ 结果表明云南、 四川和西

藏地区的苦荞资源遗传多样性更为丰富ꎬ 且亲缘关

系较近ꎬ 研究还发现苦荞的遗传相似性与地理分布

有很大关联ꎮ 然而ꎬ 目前苦荞的遗传多样性分析主

要针对地方种质ꎬ 所采用的 ＳＳＲ 引物对也并非来

源于苦荞基因组序列ꎬ 扩增的多态性位点比率较

低ꎮ 因此ꎬ 本研究利用基于苦荞基因组序列开发的

ＳＳＲ 分子标记对我国已审定的苦荞品种ꎬ 系统、
全面地开展遗传多样性分析及指纹图谱的构建ꎮ

本研究以我国 １９９０ － ２０１５ 年期间审定的 ３５
个苦荞品种为材料ꎬ 从黎瑞源等[１３]开发的 ９１ 对有

效扩增的 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 引物中进行筛选ꎬ 获得了 ６ 对

可用于苦荞 ＳＳＲ 指纹图谱构建和遗传多样性分析

的核心引物ꎬ 可为苦荞品种鉴定、 种质资源管理、
品种选育等生产实践应用奠定基础ꎮ

１　 材料与方法

１􀆰 １　 实验材料

３５ 个苦荞品种由贵州师范大学荞麦产业技术

研究中心提供(表 １)ꎬ 分别从全国 ９ 个省市的 １５
个育种单位选育ꎬ 均在 １９９０ － ２０１５ 年期间通过省

级以上审定ꎮ
１􀆰 ２　 ＤＮＡ提取

于苦荞苗期ꎬ 每个供试品种随机选取 １０ 个

单株ꎬ 将其幼嫩叶片混合后利用小样 ＣＴＡＢ 法分

别提取 ３５ 个苦荞品种的基因组 ＤＮＡꎬ 以 １％ 的琼

脂糖凝胶电泳进行 ＤＮＡ 检测ꎮ ＤＮＡ 浓度稀释至

５０ ｎｇ / μＬꎬ 置－２０℃冰箱保存ꎮ
１􀆰 ３　 ＳＳＲ 分子标记分析

本研究参考的 ９１ 对 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 引物[１３]ꎬ 经验

证可有效用于苦荞基因组序列的扩增ꎮ ＰＣＲ 扩增

体系为 １０ μＬꎬ 其中 ＤＮＡ 模板(５０ ｎｇ / μＬ)２􀆰０ μＬꎬ
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表 １　 供试苦荞品种
Ｔａｂｌｅ １　 Ｔａｒｔａｒｙ ｂｕｃｋｗｈｅａｔ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ

编号
Ｃｏｄｅ

品种
Ｃｕｌｔｉｖａｒｓ

编号
Ｃｏｄｅ

品种
Ｃｕｌｔｉｖａｒｓ

１ ‘川荞 １ 号’ ‘Ｃｈｕａｎｑｉａｏ １’ １９ ‘黔黑荞 １ 号’ Ｑｉａｎｈｅｉｑｉａｏ １’
２ ‘川荞 ２ 号’ ‘Ｃｈｕａｎｑｉａｏ ２’ ２０ ‘黔苦 ２ 号’ ‘Ｑｉａｎｋｕ ２’
３ ‘川荞 ３ 号’ ‘Ｃｈｕａｎｑｉａｏ ３’ ２１ ‘黔苦 ３ 号’ ‘Ｑｉａｎｋｕ ３’
４ ‘川荞 ４ 号’ ‘Ｃｈｕａｎｑｉａｏ ４’ ２２ ‘黔苦 ４ 号’ ‘Ｑｉａｎｋｕ ４’
５ ‘川荞 ５ 号’ ‘Ｃｈｕａｎｑｉａｏ ５’ ２３ ‘黔苦 ５ 号’ ‘Ｑｉａｎｋｕ ５’
６ ‘迪苦 １ 号’ ‘Ｄｉｋｕ １’ ２４ ‘黔苦 ６ 号’ ‘Ｑｉａｎｋｕ ６’
７ ‘凤凰苦荞’ ‘Ｆｅｎｇｈｕａｎｇｋｕｑｉａｏ’ ２５ ‘塘湾苦荞’ ‘Ｔａｎｇｗａｎｋｕｑｉａｏ’
８ ‘甘荞 １ 号’ ‘Ｇａｎｑｉａｏ １’ ２６ ‘西农 ９９０９’ ‘Ｘｉｎｏｎｇ ９９０９’
９ ‘黑丰 １ 号’ ‘Ｈｅｉｆｅｎｇ １’ ２７ ‘西农 ９９２０’ ‘Ｘｉｎｏｎｇ ９９２０’
１０ ‘晋荞 ２ 号’ ‘Ｊｉｎｑｉａｏ ２’ ２８ ‘西荞 １ 号’ ‘Ｘｉｑｉａｏ １’
１１ ‘晋荞 ４ 号’ ‘Ｊｉｎｑｉａｏ ４’ ２９ ‘西荞 ２ 号’ ‘Ｘｉｑｉａｏ ２’
１２ ‘晋荞 ５ 号’ ‘Ｊｉｎｑｉａｏ ５’ ３０ ‘西荞 ３ 号’ ‘Ｘｉｑｉａｏ ３’
１３ ‘晋荞 ６ 号’ ‘Ｊｉｎｑｉａｏ ６’ ３１ ‘榆 ６－２１’ ‘Ｙｕ ６－２１’
１４ ‘九江苦荞’ ‘Ｊｉｕｊｉａｎｇｋｕｑｉａｏ’ ３２ ‘云荞 １ 号’ ‘Ｙｕｎｑｉａｏ １’
１５ ‘六苦 ２ 号’ ‘Ｌｉｕｋｕ ２’ ３３ ‘云荞 ２ 号’ ‘Ｙｕｎｑｉａｏ ２’
１６ ‘六苦 ３ 号’ ‘Ｌｉｕｋｕ ３’ ３４ ‘昭荞 １ 号’ ‘Ｓｈａｏｑｉａｏ １’
１７ ‘米荞 １ 号’ ‘Ｍｉｑｉａｏ １’ ３５ ‘昭荞 ２ 号’ ‘Ｓｈａｏｑｉａｏ ２’
１８ ‘宁荞 ２ 号’ ‘Ｎｉｎｇｑｉａｏ ２’

上下游引物(１００ ｎｇ / μＬ)各 ０􀆰５ μＬꎬ ２ × ＰＣＲ Ｍｉｘ
５ μＬ(天根)和 ｄｄＨ２Ｏ ２􀆰０ μＬꎮ 反应程序为: ９４℃
预变性 ３ ｍｉｎꎻ ９４℃变性 ３０ ｓꎬ 以最佳温度退火

４５ ｓꎬ ７２℃延伸 ４５ ｓꎬ 共 ３５ 个循环ꎻ ７２℃延伸

１０ ｍｉｎꎬ 然后于 ４℃保存ꎮ
ＰＣＲ 产物先用 ０􀆰８％的琼脂糖凝胶电泳检测ꎬ

然后经 ６％的变性聚丙烯酰胺凝胶(ＰＡＧＥ)电泳分

离ꎮ 凝胶经染色、 显影后读带ꎬ 估算 ＰＣＲ 扩增片

段的大小ꎮ
１􀆰 ４　 数据分析

基于扩增产物的电泳图谱ꎬ 在同一位置上将可

重复的、 清晰的条带记为 １ꎬ 无带计为 ０ꎬ 建立原

始数据矩阵ꎮ 每对引物的多态性信息量 ＰＩＣ ＝ １－
∑ｐ ２

ｉ ꎬ 其中 ｐ ｉ为基因座位上第 ｉ 个等位基因出现的

频率ꎮ 利用 ＮＴＳＹＳｐｃ ２􀆰１ 软件进行相似系数的计

算ꎬ 并基于 ＳＡＨＮ 程序的 ＵＰＧＭＡ 方法进行聚类

分析ꎮ
１􀆰 ５　 核心引物指纹图谱的构建

记录每份实验材料经不同 ＳＳＲ 引物扩增条带

的数目和相应的片段大小ꎬ 按每对引物扩增条带从

大到小的顺序记录ꎬ 再按照引物的固定顺序对扩增

条带进行编号ꎬ 表示品种的 ＳＳＲ 指纹图谱代码ꎮ

２　 结果与分析

２􀆰 １　 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 标记多态性分析

采用 ９１ 对 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 引物对 ３５ 个苦荞品种的

扩增结果显示ꎬ 其中 ５０ 对引物具有多态性 (图

１)ꎬ 共扩增出 １６７ 个多态性位点ꎬ 平均每对引物

产生 ３􀆰３ 个等位变异ꎬ 变幅为 ２ ~ ７ꎮ 多态信息含

量(ＰＩＣ)在 ０􀆰０６ ~ ０􀆰７８ 之间ꎬ 平均为 ０􀆰４４ꎮ 扩增

产物片段约为 ９８ ~ ４１０ ｂｐ(表 ２)ꎮ
２􀆰 ２　 核心引物的筛选及品种指纹图谱构建

通过 ５０ 对 ＳＳＲ 引物扩增谱带的统计分析ꎬ 综

合考虑 ＰＩＣ 值大小和引物组合鉴别力(引物组合所

能区别的最大品种数)ꎬ 确定 ６ 对引物 ＳＳＲ９００７、
ＳＳＲ６８７３、 ＳＳＲ７６４２、 ＳＳＲ２２３４、 ＳＳＲ６７８９ 和 ＳＳＲ６８２１６
为核心引物ꎮ 这些引物具有较高的多态性ꎬ 它们共

扩增出 ２１ 个等位变异位点ꎬ 平均每对引物 ３􀆰３ 个ꎮ
等位变异位点长度约为 １０３ ~ ４１０ ｂｐꎬ ＰＩＣ 值约

在 ０􀆰６０ ~ ０􀆰７８ 之间ꎬ 平均为 ０􀆰７１(表 ２)ꎮ

300 bp

250 bp

200 bp

150 bp

M 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26

Ｍ: 分子量标准ꎻ １ ~ ２６: 对应实验材料的编号同表 １ꎮ
Ｍ: ＤＮＡ ｌａｄｄｅｒꎻ １ － ２６: ｃｏｄｅｓ ｏｆ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ｔｏ ｔｈｏｓｅ ｉｎ Ｔａｂｌｅ １.

图 １　 引物 ＳＳＲ２２３４ 对部分苦荞品种的扩增结果
Ｆｉｇ􀆰 １　 ＤＮＡ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｂｙ ＳＳＲ２２３４ ｉｎ ｔｈｅ ｔａｒｔａｒｙ ｂｕｃｋｗｈｅａｔ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ
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表 ２　 苦荞 ５０ 对多态性引物信息
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｎ ５０ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｐｒｉｍｅｒ ｐａｉｒｓ ｏｆ ｔａｒｔａｒｙ ｂｕｃｋｗｈｅａｔ

引物
Ｐｒｉｍｅｒ

正向引物
Ｆｏｒｗａｒｄ ｐｒｉｍｅｒ (５′ －３′)

反向引物
Ｒｅｖｅｒｓｅ ｐｒｉｍｅｒ (５′ －３′)

ＳＳＲ 基序
ＳＳＲ ｍｏｔｉｆ

ＰＳ
(ｂｐ) ＰＩＣ Ｎａ ＰＲ

(ｂｐ)

ＳＳＲ７５８２ ＡＴＣＣＧＡＡＡＣＣＧＣＣＴＣＣＴＴＡＣ ＧＧＧＧＴＴＴＴＧＧＴＧＣＡＧＧＴＡＣＴ (ＴＣＡ)５ ２３４ ０.４６ ６ １３０ － ４１０
ＳＳＲ９０２３ ＴＣＧＧＧＧＣＣＡＣＡＡＧＴＣＡＡＴＡＣ ＴＣＴＧＧＡＴＡＡＧＧＧＴＴＧＧＧＧＧＴ (ＣＴ)８ １３６ ０.６１ ６ １４５ － ３００
ＳＳＲ７６７６ ＣＧＡＧＣＡＣＧＴＣＧＴＴＧＡＡＣＴＴＧ ＡＧＧＡＧＣＴＧＣＡＧＧＴＧＡＧＧＡＴＡ (ＡＧＡ)７ １９１ ０.４１ ２ １５０ － １７０
ＳＳＲ７６２２ ＧＧＡＣＴＧＧＣＣＡＧＣＴＧＡＴＴＴＣＴ ＧＴＧＡＧＧＧＣＴＧＧＴＧＴＴＧＴＡＡＧＡ (ＧＴＴ)５ ２１８ ０.３８ ２ ２５０ － ２５２
ＳＳＲ７６７８ ＧＣＣＡＡＣＡＴＧＣＡＡＡＴＧＡＣＣＣＡ ＣＧＧＴＧＧＡＴＡＣＧＧＧＴＡＧＧＴＴＧ (ＴＧＧ)５ ２４９ ０.５７ ３ ２５０ － ３５５
ＳＳＲ７６４２ ＧＴＴＡＣＧＧＡＧＧＡＧＣＧＧＡＡＧＡＧ ＧＧＣＴＡＴＧＡＧＣＡＴＴＡＴＴＴＴＧＧＴＧＧＡ (ＧＴＧ)５ １３８ ０.７８ ３ １５０ － ２５０
ＳＳＲ８９９３ ＴＣＴＧＴＧＴＧＧＴＧＧＡＡＴＴＧＧＧＣ ＣＧＣＴＴＣＣＴＣＣＣＡＣＡＴＣＴＡＧＣ (ＡＧ)６ １５４ ０.２５ ３ １６０ － １９０
ＳＳＲ９０６５ ＡＴＣＴＧＡＴＣＴＴＣＣＴＣＣＧＡＣＧＣ ＣＣＴＧＧＡＴＣＴＣＧＡＡＣＣＣＣＡＴＣ (ＡＧ)６ １１９ ０.３４ ４ １１９ － １３７
ＳＳＲ９０９５ ＡＧＣＴＧＣＡＧＣＣＡＴＧＴＣＣＡＴＡＡ ＣＡＴＣＡＴＧＡＧＡＣＴＣＧＧＧＡＣＧＧ (ＴＧＣ)５ １７５ ０.４９ ３ １７５ － ２５２
ＳＳＲ８９５１ ＴＧＡＣＡＡＣＣＣＡＧＴＡＧＡＡＡＴＣＡＡＡＧＴ ＴＣＡＴＣＣＡＡＣＴＧＣＴＧＡＣＣＡＣＡ (Ｔ)１０ １４９ ０.５ ２ １５２ － １６５
ＳＳＲ９００７ ＡＧＴＴＣＡＣＧＴＧＡＧＡＴＣＣＴＡＧＴＧＴ ＣＡＡＣＡＧＧＧＧＡＧＡＡＴＧＡＣＧＣＴ (ＡＴ)６ １０３ ０.７ ２ １０３ － １４８
ＳＳＲ８９８３ ＴＡＧＡＡＧＡＴＴＴＧＴＧＧＣＣＧＣＣＴ ＧＧＧＡＡＡＴＣＡＣＡＡＴＣＡＴＡＧＴＡＡＡＧＣＡ (Ａ)１１ １５０ ０.５６ ２ １９９ － ２４０
ＳＳＲ９０４５ ＡＣＧＧＴＴＴＧＣＣＴＴＴＧＧＡＴＴＧＣ ＣＡＣＣＧＡＣＡＡＣＡＡＣＣＧＴＴＴＣＣ (ＡＧ)６ ２７４ ０.１６ ３ ２４０ － ２７４
ＳＳＲ７６０６ ＡＧＴＴＣＧＧＣＧＧＧＡＡＧＡＴＧＡＡＴ ＡＧＴＡＧＴＣＣＣＧＧＡＧＣＴＣＡＣＡＴ (ＧＣＡ)５ ２３２ ０.１６ ３ ２４５ － ３２２
ＳＳＲ７６６２ ＡＡＴＧＧＣＧＧＣＡＡＡＴＣＴＣＧＣＴＡ ＴＧＡＧＧＡＴＴＴＣＡＧＧＧＧＣＴＴＧＧ (ＴＣＴ)５ １９１ ０.６６ ２ １６０ － １９０
ＳＳＲ２２１８ ＴＡＴＣＣＧＧＣＴＡＡＣＣＣＣＴＡＣＣＡ ＡＣＡＣＣＴＴＣＡＣＣＣＴＴＧＡＡＴＣＴＣＧ (ＴＡ)６ １７５ ０.３６ ４ １５５ － １８０
ＳＳＲ２２９８ ＣＣＣＡＧＴＴＡＡＧＧＣＣＧＧＡＡＴＧＡ ＴＡＡＧＧＣＴＧＧＴＧＧＴＧＧＧＧＡＴＡ (ＴＧＴ)５ １７５ ０.２６ ４ １７０ － ２７２
ＳＳＲ２３１４ ＴＧＧＴＣＧＴＡＧＡＡＣＣＡＡＣＴＣＧＣ ＧＴＴＣＡＡＴＡＣＣＴＧＣＡＣＣＧＣＣＴ (ＧＧＡ)５ １９５ ０.４１ ２ ２０２ － ２０５
ＳＳＲ２１５８ ＧＣＴＡＧＴＧＡＧＧＣＡＧＣＴＧＡＧＡＡ ＴＣＴＧＣＡＣＧＧＡＣＴＡＧＴＧＡＡＧＣ (Ａ)１１ ２０９ ０.２６ ３ １５５ － ２１０
ＳＳＲ２２１４ ＧＴＧＡＧＴＣＧＧＡＡＡＣＣＧＴＡＧＣＡ ＡＣＣＣＴＡＴＣＧＣＡＧＧＡＡＡＧＣＡＡ (ＡＴ)６ １０２ ０.５ ３ ９８ － １０５
ＳＳＲ２２５２ ＣＡＣＧＣＣＣＴＣＣＡＣＴＴＴＴＴＣＴＴ ＴＧＣＡＡＧＣＧＡＴＡＧＴＡＧＣＧＡＴＣＣ (ＧＴ)６ １１７ ０.３４ ２ １２０ － １４０
ＳＳＲ２２８８ ＣＣＣＣＡＡＣＡＡＡＣＡＧＡＧＣＣＡＡＡＡ ＣＡＧＧＧＧＡＧＧＧＴＴＧＴＴＧＴＴＧＴ (ＣＴ)７ １３８ ０.４３ ３ １６０ － ２５０
ＳＳＲ６８２７ ＡＡＡＣＣＡＣＧＡＧＣＴＴＣＣＴＣＴＣＣ ＡＧＡＡＴＴＴＧＣＧＧＧＡＡＧＧＧＴＧＡ (ＣＴ)６ １３８ ０.４７ ３ １５２ － １５８
ＳＳＲ６８６５ ＧＣＡＡＴＧＡＧＡＴＣＡＧＣＣＧＧＴＴＣ ＴＣＧＣＣＴＴＴＣＴＴＴＣＴＣＣＴＴＧＧ (ＴＧＣ)５ １３４ ０.３７ ２ １６０ － ２４５
ＳＳＲ２２３４ ＣＴＴＧＣＣＣＡＧＡＧＣＣＡＡＧＧＴＡＴ ＡＧＣＡＡＡＡＣＣＴＡＴＧＣＴＴＴＴＡＣＴＧＣ (ＡＴ)７ １６８ ０.７３ ４ １６８ － ２６５
ＳＳＲ６８７１ ＧＡＧＡＧＡＴＧＡＧＣＡＣＡＧＣＧＴＣＡ ＴＣＧＡＴＧＧＣＧＡＡＡＣＣＣＡＡＧＴＴ (ＡＴＣ)５ １７７ ０.２５ ２ ３００ － ３３０
ＳＳＲ６８２１ ＡＣＣＴＧＣＡＡＡＧＣＡＡＣＣＴＡＧＴＧＡ ＧＣＣＣＣＡＡＴＣＧＡＡＧＴＴＴＣＡＣＣ (ＧＡ)６ ２００ ０.７ ３ １９８ － ４００
ＳＳＲ６８７３ ＴＴＧＡＴＧＧＡＣＡＣＴＡＧＧＣＡＡＧＧＴ ＧＴＧＡＧＧＡＧＣＡＡＴＴＧＧＣＧＴＴＴ (ＡＧＡ)５ １７０ ０.７６ ４ １６０ － ４００
ＳＳＲ２２１６ ＴＴＴＴＣＣＡＣＣＴＣＡＧＡＧＧＧＣＡＧ ＴＴＧＣＡＣＡＴＴＧＴＣＧＴＴＴＣＣＣＡ (ＴＡ)６ １８０ ０.３９ ７ １７０ － ２１５
ＳＳＲ２３１０ ＧＧＧＡＡＴＣＣＴＣＣＡＣＣＧＴＴＧＡＴ ＴＣＣＴＧＡＡＧＣＣＧＡＧＴＣＴＣＣＴＡ (ＴＴＣ)５ １２９ ０.５３ ３ １３０ － ２４５
ＳＳＲ２３１２ ＡＴＧＡＧＴＧＣＡＣＣＡＣＡＴＣＣＡＣＣ ＡＴＴＧＣＡＧＣＡＴＴＡＧＧＡＧＧＣＧＧ (ＣＣＡ)５ １３１ ０.５３ ６ １３０ － ２５０
ＳＳＲ６８５３ ＧＧＣＣＴＣＣＴＴＧＡＡＣＡＧＣＴＡＧＡ ＧＣＡＧＴＧＡＣＣＧＡＡＧＴＧＣＡＧＡＴ (Ａ)１０ １０９ ０.６５ ６ １０９ － １２４
ＳＳＲ６８０５ ＡＡＧＡＣＡＧＴＧＧＴＧＧＴＡＧＴＧＧＣ ＴＡＧＡＧＧＡＡＡＧＴＡＧＴＧＣＧＧＣＧ (ＣＴ)６ １３６ ０.４９ ３ １４５ － １６０
ＳＳＲ６８９１ ＴＧＡＧＧＧＧＣＣＡＡＴＧＣＡＴＧＡＧＡ ＧＧＡＧＧＣＴＴＣＴＴＡＧＴＴＣＴＴＴＴＣＣＣ (ＡＴＧ)５ １４２ ０.３３ ３ １４０ － １４８
ＳＳＲ６８７５ ＧＡＡＴＣＣＡＣＣＡＴＣＡＣＣＡＧＧＣＡ ＧＴＴＴＴＣＧＡＴＧＣＣＡＡＣＴＧＣＧＡ (ＣＡＴ)５ １４１ ０.３ ３ １４１ － １９０
ＳＳＲ６７８９ ＧＧＴＴＧＴＧＧＴＴＴＣＣＴＧＡＣＧＴＴＧ ＣＣＧＴＡＡＣＣＣＣＡＧＴＴＣＧＴＡＧＴ (Ｔ)１０ １８６ ０.６ ４ １６０ － ２１０
ＳＳＲ６８４３ ＴＧＡＧＴＡＡＴＴＧＡＡＡＡＴＧＧＡＧＡＴＣＧＡＣ ＴＡＣＴＣＣＣＡＡＣＣＡＧＣＡＡＴＣＣＧ (ＧＡ)６ １９４ ０.４６ ４ １９５ － ２２５
ＳＳＲ６８５９ ＡＴＧＣＴＴＧＧＧＡＣＡＴＴＴＧＡＣＡＣＡＴＴ ＣＧＡＧＴＣＴＡＡＡＧＣＣＡＡＣＴＧＧＧＡ (ＡＴ)７ １９３ ０.５ ３ １８０ － １９３
ＳＳＲ７６５４ ＧＡＴＣＡＣＧＧＴＣＡＣＣＡＴＣＡＣＧＡ ＣＡＡＧＡＧＣＧＡＧＣＡＴＣＣＣＡＧＡＧ (ＣＡＣ)５ ２６１ ０.６１ ４ １５５ － １９８
ＳＳＲ７６６８ ＡＧＴＧＡＴＴＣＴＣＣＡＧＧＴＣＣＣＣＡ ＣＣＴＣＡＡＴＴＡＣＡＧＡＧＣＡＧＣＣＣ (ＴＣＴ)５ １０９ ０.２６ ３ １０９ － ２１０
ＳＳＲ６８１９ ＣＡＧＴＴＴＧＡＡＧＧＧＣＡＧＣＡＧＧＡ ＴＣＴＣＣＡＣＣＡＧＣＡＡＣＡＡＣＧＴＡ (ＡＴ)６ １９０ ０.５ ６ １７５ － ２１０
ＳＳＲ６８１１ ＡＧＣＡＧＣＡＡＧＡＡＧＡＡＣＣＣＡＧＡ ＣＧＴＴＡＴＣＣＴＴＣＣＴＴＴＣＴＴＡＡＡＣＴＧＴ (ＴＣ)７ １６３ ０.２１ ２ １６０ － １６５
ＳＳＲ５１９６ ＡＴＴＣＴＴＣＡＧＣＣＣＴＣＴＴＣＴＣＣＴＣ ＧＧＣＴＡＴＣＣＴＧＡＴＧＧＴＴＡＴＧＣＡＧ (ＣＴ)６ ２４４ ０.２１ ２ ２５０ － ２６０
ＳＳＲ５１６６ ＧＡＣＴＣＡＡＣＡＡＡＧＣＴＧＧＣＴＧＣ ＣＡＡＧＧＡＡＡＣＣＡＡＣＧＧＣＡＡＧＧ (ＡＡＧ)５ １３４ ０.２６ ４ １４０ － １６５
ＳＳＲ５１７６ ＧＣＴＴＴＧＧＡＧＡＡＧＧＧＡＣＴＴＴＴＧＣ ＧＡＴＣＧＡＡＧＧＡＣＣＡＡＧＣＣＣＴＴＡ (ＡＡＧ)５ ２００ ０.１６ ２ ２００ － ２７０
ＳＳＲ９０１３ ＴＧＴＡＧＣＴＧＣＡＧＴＴＧＡＡＧＡＣＧ ＣＴＴＣＣＣＧＧＴＴＴＴＣＣＴＧＧＴＧＡ (Ａ)１４ １９２ ０.４６ ３ １９８ － ３８０
ＳＳＲ８９６３ ＣＧＡＡＧＣＴＣＡＧＡＣＡＧＧＧＡＡＧＧ ＡＣＣＧＧＧＴＴＴＴＡＣＧＴＡＧＡＣＧＧ (Ｔ)１１ １２２ ０.０６ ５ １１０ － １４５
ＳＳＲ８９６９ ＴＧＴＴＧＧＧＡＧＴＴＣＴＴＣＣＴＴＣＣＡ ＣＴＧＴＣＡＣＡＣＣＣＣＣＡＡＣＴＴＣＡ (Ｔ)１０ １９８ ０.５８ ２ ２１０ － ４５０
ＳＳＲ８９４７ ＡＴＣＣＣＡＴＧＧＣＡＧＡＣＧＡＣＡＡＧ ＴＧＴＧＣＡＡＴＧＣＣＧＡＴＴＴＣＡＧＧ (Ａ)１２ １５９ ０.３４ ３ １１０ － １６０
ＳＳＲ２３０４ ＴＧＡＧＣＧＧＣＡＡＴＧＣＡＴＣＴＧＴＡ ＡＧＧＡＧＡＧＡＧＣＧＣＧＡＡＡＡＡＣＡ (ＴＣＴ)５ １６６ ０.６５ ４ １８０ － ２４０

　 　 注: ＰＳꎬ 扩增产物大小ꎻ ＰＩＣꎬ 多态信息含量ꎻ Ｎａꎬ 有效等位变异数ꎻ ＰＲꎬ 扩增产物大小范围ꎮ
Ｎｏｔｅｓ: ＰＳꎬ ｐｒｏｄｕｃｔ ｓｉｚｅꎻ ＰＩＣꎬ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ Ｎａꎬ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓꎻ ＰＲꎬ ｐｒｏｄｕｃｔ ｓｉｚｅ ｒａｎｇｅ.
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　 　 ６ 对引物中ꎬ ＳＳＲ９００７ 和 ＳＳＲ６８７３ 引物组

合ꎬ 可将‘川荞 ４ 号’、 ‘晋荞 ５ 号’、 ‘昭荞 １ 号’、
‘昭荞 ２ 号’ 等 ８ 个品种区分开ꎬ 占品种总数的

２２􀆰 ９％ꎮ 将它们结合引物 ＳＳＲ９００７、 ＳＳＲ６８７３ 和

ＳＳＲ７６４２ 联合分析ꎬ 又可区分‘晋荞 ２ 号’、 ‘黔
苦 ３ 号’、 ‘川荞 ２ 号’、 ‘西荞 １ 号’等 １６ 个品种ꎬ
占品种总数的 ４５􀆰７％ꎮ 引物 ＳＳＲ９００７、 ＳＳＲ６８７３、
ＳＳＲ７６４２ 和 ＳＳＲ２２３４ 可区分‘川荞 １ 号’、 ‘凤凰

苦荞’、 ‘黔苦 ４ 号’等 ２１ 个品种ꎬ 占品种总数的

６０􀆰０％ꎮ 引 物 ＳＳＲ９００７、 ＳＳＲ６８７３、 ＳＳＲ７６４２、
ＳＳＲ２２３４、 ＳＳＲ６８２１ 可将‘黑丰 １ 号’、 ‘西荞 ２
号’、 ‘米荞 １ 号’、 ‘黔苦 ６ 号’等 ３０ 个品种区分

开ꎬ 占品种总数的８５􀆰７％ꎮ 而 ＳＳＲ９００７、 ＳＳＲ６８７３、
ＳＳＲ７６４２、 ＳＳＲ２２３４、 ＳＳＲ６８２１ 和 ＳＳＲ６７８９ 等 ６ 对

引物ꎬ 可将 ３５ 个品种全部区分开ꎮ 本研究按照

ＳＳＲ９００７ / ＳＳＲ６８７３ / ＳＳＲ７６４２ / ＳＳＲ２２３４ / ＳＳＲ６８２１ /
ＳＳＲ６７８９ 的引物组合ꎬ 构建了 ３５ 个苦荞品种的

ＥＳＴ￣ＳＳＲ 指纹图谱(表 ３)ꎮ

表 ３　 ３５ 个苦荞审定品种 ＥＳＴ￣ＳＳＲ核心引物的指纹图谱
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｉｎｇ ｆｏｒ ３５ ｒｅｇｉｓｔｅｒｅｄ ｔａｒｔａｒｙ ｂｕｃｋｗｈｅａｔ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｂｙ ｃｏｒｅ ＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓ

编号
Ｃｏｄｅ

品种
Ｃｕｌｔｉｖａｒ

引物及扩增条带大小　 Ｐｒｉｍｅｒ ａｎｄ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ ｓｉｚｅ (ｂｐ)

ＳＳＲ９００７
１４８ / １０３

ＳＳＲ６８７３
４００ / ３６０ / １７０ / １６０

ＳＳＲ７６４２
２５０ / １７０ / １５０

ＳＳＲ２２３４
２６５ / ２００ / １７０ / １６８

ＳＳＲ６８２１
４００ / ２６０ / １９８ / １９５

ＳＳＲ６７８９
２１０ / １９０ / １８０ / １６０

１ ‘川荞 １ 号’ ０１ ００１０ １１０ ０１１０ １０１１ ０１０１
２ ‘川荞 ２ 号’ １１ １１１０ ００１ １１００ ００１０ ００００
３ ‘川荞 ３ 号’ ００ １１１１ １１１ １１０１ ００１１ １１１１
４ ‘川荞 ４ 号’ １１ ００１０ １００ ０１１０ １０１１ ０１０１
５ ‘川荞 ５ 号’ １０ ００１０ １１１ １１１０ １０１１ ０１１１
６ ‘迪苦 １ 号’ ０１ １１１０ １０１ １１００ ００１０ １１１１
７ ‘凤凰苦荞’ ０１ ００１０ １１０ ０００１ １０１１ ０１０１
８ ‘甘荞 １ 号’ １１ １１１１ １１１ １１１１ １０１１ １１１１
９ ‘黑丰 １ 号’ ００ ００１０ １００ ０００１ ００１０ ０１０１
１０ ‘晋荞 ２ 号’ ０１ １１１０ １１０ ０００１ ００１１ １０１１
１１ ‘晋荞 ４ 号’ ００ ００００ ００１ １１１０ ００００ ００００
１２ ‘晋荞 ５ 号’ １０ ００００ １００ ０００１ ００１０ ０１０１
１３ ‘晋荞 ６ 号’ １１ １１１０ １１０ ０１１０ １０１１ ０１０１
１４ ‘九江苦荞’ １０ １１１１ １０１ １１１０ １０１１ ０１０１
１５ ‘六苦 ２ 号’ １０ ００１０ １１１ １１１１ １０１１ １１１１
１６ ‘六苦 ３ 号’ １０ １１０１ １１１ １１１１ １０１１ １１１１
１７ ‘米荞 １ 号’ ００ ００００ ０００ ００００ ００００ ００００
１８ ‘宁荞 ２ 号’ ００ ００００ ００１ １１１０ ００１０ ０１０１
１９ ‘黔黑荞 １ 号’ ０１ １１１０ １０１ １１００ ００１０ １１１１
２０ ‘黔苦 ２ 号’ １０ １１１０ １１１ １１１１ １０１１ １１１１
２１ ‘黔苦 ３ 号’ ００ ００１０ １０１ １１１０ １０１１ ０１０１
２２ ‘黔苦 ４ 号’ １０ ００１０ １００ ０００１ １０１１ １１１１
２３ ‘黔苦 ５ 号’ １１ １１０１ １０１ １１１０ ００１０ ０１０１
２４ ‘黔苦 ６ 号’ ００ ００００ ０００ ００００ ００１０ ００００
２５ ‘塘湾苦荞’ １０ １１０１ １０１ １１１０ １０１１ ０１０１
２６ ‘西农 ９９０９’ ００ ００００ １０１ １１１０ ００１０ ０１０１
２７ ‘西农 ９９２０’ ００ ００００ １０１ １１１０ １０１０ ０１０１
２８ ‘西荞 １ 号’ １０ １１１０ ００１ １１１０ １０１０ ０１０１
２９ ‘西荞 ２ 号’ ００ ００１０ １００ ０００１ １０１０ ０１０１
３０ ‘西荞 ３ 号’ ００ ００００ ００１ １１１０ ００１０ ００００
３１ ‘榆 ６￣２１’ ００ ００１０ １０１ １１１０ ００１１ ０１０１
３２ ‘云荞 １ 号’ １０ ００１０ １０１ １１１０ ００１０ ０１０１
３３ ‘云荞 ２ 号’ １０ ００１０ １０１ １１１０ １０１０ ０１０１
３４ ‘昭荞 １ 号’ ００ ０００１ １０１ １１１０ １０１１ ０１０１
３５ ‘昭荞 ２ 号’ ００ １１１０ １０１ １１１０ ００１０ ０１０１

　 　 注: ‘１’ꎬ 表示检测到目的条带ꎻ ‘０’ꎬ 表示未检测到条带ꎮ
Ｎｏｔｅｓ: ‘１’ꎬ ｂａｎｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｐｒｏｄｕｃｔ ｓｉｚｅ ｄｅｔｅｃｔｅｄꎻ ‘０’ꎬ ｂａｎｄ ｎｏｔ ｄｅｔｅｃｔｅｄ.
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２􀆰 ３　 苦荞审定品种的遗传多样性和聚类分析

根据 ６ 对 ＳＳＲ 核心引物的扩增谱带ꎬ 构建了

３５ 个苦荞品种遗传聚类图(图 ２)ꎮ 当遗传相似系

数为 ０􀆰５００ 时ꎬ 所有供试品种被聚为一类ꎻ 相似系

数为 ０􀆰５５２ 时ꎬ ８８􀆰６％的供试品种可聚为一类ꎮ 当

相似系数为 ０􀆰６００ 时ꎬ 可将供试品种分为 ４ 大类

群ꎬ 即 １ 个大类群Ⅰ和 ３ 个小类群Ⅱ、 Ⅲ、 Ⅳꎮ
聚类分析结果表明ꎬ Ⅰ类群共包含 １９ 个品

种ꎬ 占品种总数的 ５４􀆰３％ꎮ 当遗传相似系数为

０􀆰６５０ 时ꎬ Ⅰ类群可被分为 ２ 个亚类ꎬ 即Ⅰ￣１ 和

Ⅰ￣２ꎮ Ⅰ￣１ 亚类包含 １５ 个品种ꎬ 当遗传相似系数

为 ０􀆰６９０ 时ꎬ 又可进一步划分为Ⅰ￣１￣Ａ、 Ⅰ￣１￣Ｂ 两

组ꎮ ‘川荞 １ 号’、 ‘川荞 ４ 号’、 ‘晋荞 ６ 号’聚为

Ａ 组ꎬ 其中‘川荞 １ 号’和‘川荞 ４ 号’均为引进品

种‘老鸦苦荞’的后代ꎮ Ｂ 组共包含 １２ 个品种ꎬ 其

中西北地区 ４ 个ꎬ 西南地区 ６ 个、 贵州 ２ 个ꎬ ‘西
荞 １ 号’和‘宁荞 ２ 号’均由地方种‘额洛乌且’经辐

射诱变系统选育而成ꎮ ‘川荞 ２ 号’、 ‘迪苦 １ 号’、
‘黔黑荞 １ 号’、 ‘昭荞 ２ 号’聚为Ⅰ￣２ 亚类ꎬ 均属

西南地区品种ꎮ

Ⅱ类群包含‘川荞 ３ 号’、 ‘甘荞 １ 号’、 ‘六苦

３ 号’、 ‘黔苦 ２ 号’、 ‘川荞 ５ 号’、 ‘六苦 ２ 号’ ６
个品种ꎮ 由‘川荞 ３ 号’和‘川荞 ５ 号’经杂交育种

而成ꎬ 地方品种‘额拉’是二者共有的亲本ꎻ 其中

‘六苦 ２ 号’和‘六苦 ３ 号’均由地方品种‘细米苦

荞’系统选育而成ꎮ
Ⅲ类群包含‘晋荞 ２ 号’、 ‘凤凰苦荞’、 ‘黑丰

１ 号’、 ‘西荞 ２ 号’、 ‘晋荞 ５ 号’、 ‘黔苦 ４ 号’等
６ 个品种ꎬ 其中‘黑丰 １ 号’和‘晋荞 ５ 号’均为‘榆
６￣２１’的后代ꎬ 其中‘晋荞 ２ 号’和‘西荞 ２ 号’通过

地方品种诱变选育获得ꎻ ‘凤凰苦荞’和‘黔苦 ４
号’由地方品种选育而成ꎮ

Ⅳ类包含‘晋荞 ４ 号’、 ‘西荞 ３ 号’、 ‘米荞 １
号’和‘黔苦 ６ 号’等 ４ 个品种ꎬ 其中后 ３ 份都属于

西南地区品种ꎮ

３　 讨论

利用 ＳＳＲ 分子标记对苦荞种质进行亲缘关系

和遗传多样性的研究已有一些报道[４ꎬ５ꎬ７ꎬ８]ꎬ 但它们

所用的标记大多来源于从不同科、 属作物或同属作

Coefficient!"#$
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Ⅳ

Ⅰ-1
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1
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11
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24
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编号对应的品种名见表 １ꎮ
Ｎｕｍｂｅｒｓ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ｔｏ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｒｅ ｓｈｏｗｎ ｉｎ Ｔａｂｌｅ １.

图 ２　 ３５ 个苦荞品种 ＳＳＲ标记的聚类结果
Ｆｉｇ􀆰 ２　 Ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ ３５ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｏｆ ｔａｒｔａｒｙ ｂｕｃｋｗｈｅａｔ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＳＳＲ ａｎａｌｙｓｉｓ
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物甜荞中筛选出的 ＳＳＲ 引物ꎬ 在苦荞种质中扩增

得到的多态性位点比率较低ꎬ 且引物基于未知序列

开发ꎬ 所提供的信息量较少ꎬ 难以用于后续分子标

记辅助育种和比较基因组学等研究ꎮ 随着荞麦分子

生物学研究的日益深入及 ＥＳＴ 序列的不断增加ꎬ
大规模 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 标记的开发工作相继展开[１２ꎬ１３]ꎮ
ＥＳＴ￣ＳＳＲ 除具备传统基因组 ＳＳＲ 标记的优势外ꎬ
还具有通用性好、 与表型性状直接关联等优点ꎬ 从

而强化了其在遗传多样性分析、 指纹图谱与遗传图

谱构建中的应用[１４ꎬ１５]ꎮ 本研究以 ３５ 个苦荞审定品

种为材料ꎬ 从 ９１ 对苦荞 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 引物中筛选得到

５０ 对引物ꎬ 共扩增出 １６７ 个多态性位点ꎬ 引物扩

增的等位变异位点数目约 ２ ~ ７ꎬ 平均值为 ３􀆰３ꎬ
接近韩瑞霞等[３] 利用重组微卫星引物方法开发的

ＳＳＲ 引物所获得的平均 ３􀆰５ 的位点数ꎬ 但低于高

帆等[６]获得的平均 ７􀆰４２ 的位点数ꎮ 实验结果表明

本研究筛选的 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 标记ꎬ 比较适合用于苦荞

种质资源指纹图谱的构建ꎮ 而在扩增变异位点数等

指标上与高帆等[６] 的研究存在较大差异ꎬ 原因可

能与供试苦荞材料来源的广泛程度有关ꎮ
以往对作物品种鉴定指纹图谱的研究表明ꎬ

物种基因组越复杂、 供试的品种数目越多ꎬ 核心

引物使用的数量也越多ꎮ 据农业部 ２００７ 年颁布的

行业标准ꎬ 水稻(Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ Ｌ.) [１６] (２ｎ ＝ ２ｘ ＝
２４ꎬ ｎ＝１２)和玉米(Ｚｅａ ｍａｙｓ Ｌ.) [１７] (２ｎ ＝２ｘ ＝
２０ꎬ ｎ＝１０)新品种 ＳＳＲ 指纹图谱鉴定选用的核心

引物数量分别为 １２ 和 ２０ 对ꎻ 小麦(Ｔｒｉｔｉｃｕｍ ａｅｓｔｉ￣
ｖｕｍ Ｌ.) [１８] (２ｎ ＝ ６ｘ ＝ ４２ꎬ ｎ ＝ ７)、 甘蓝型油菜

(Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ Ｌ.) [１９] (２ｎ ＝ ４ｘ ＝ ３８ꎬ ｎ ＝ １９)、
茶树(Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ (Ｌ.) Ｏ. Ｋｕｎｔｚｅ) [２０](２ｎ＝
２ｘ＝３０ꎬ ｎ＝１２)品种 ＳＳＲ 指纹图谱研究中提出的

核心引物数目分别为 ２１、 ２０ 和 １７ 对ꎮ 李月[１４] 在

普通荞麦(Ｆ. ｅｓｃｕｌｅｎｔｕｍ Ｍｏｅｎｃｈ) (２ｎ ＝２ｘ ＝１６ꎬ
ｎ＝８)种质资源的 ＳＳＲ 指纹图谱构建的研究中选出

７ 对核心引物ꎮ 苦荞基因组约有 ５３０ Ｍｂ [２１]ꎬ 大小

与水稻相当ꎬ 小于甜荞ꎬ 远小于玉米、 甘蓝型油菜

和茶树等作物ꎮ 因此ꎬ 本研究结合引物多态信息量

(ＰＩＣ)及鉴别力ꎬ 筛选出 ６ 对 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 引物作为

苦荞审定品种鉴定的核心引物ꎬ 可以有效用于苦荞

品种的鉴别ꎮ
核心引物使用的数量还被证实与引物等位位点

数及多态性水平有关ꎮ 引物鉴别力(ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｔｉｏｎ

ｐｏｗｅｒꎬ ＤＰ)是指一对引物所能区别的最大分析对

象的数目ꎬ 引物多态信息量 ＰＩＣ 越大ꎬ 鉴别力越

强ꎬ 所需引物数量则越少[２２]ꎮ 马琳等[２３] 使用平均

等位位点数 ４􀆰８、 ＰＩＣ 在 ０􀆰５２ ~ ０􀆰６８ 的 ６ 对核心

ＳＳＲ 引物即可将 ２４ 份贵州水稻地方品种区分开ꎮ
段艳凤等[２４] 利用平均等位位点数目为 １２􀆰２、 ＰＩＣ
在 ０􀆰７６ ~ ０􀆰８９ 的 ６ 对 ＳＳＲ 核心引物可将 ８８ 个马

铃薯 (Ｓｏｌａｎｕｍ ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ Ｌ.) 品种全部区分开ꎮ
李月[１４]利用平均等位位点数 １４􀆰０、 ＰＩＣ 在 ０􀆰９２ ~
０􀆰９６ 的 ４ 对 ＳＳＲ 核心引物组合将 １５２ 个普通荞麦

种质完全区分ꎮ 王庆彪等[１９] 也利用多态性较好的

８ 对核心 ＳＳＲ 引物将 ５０ 个甘蓝型油菜品种全部区

分开ꎮ 也有研究表明ꎬ 在保证品种指纹图谱准确性

和一致性的基础上ꎬ 为缩短各品种指纹图谱字符串

长度ꎬ 选择核心引物的等位位点数都不应超过

４[２０]ꎮ 本研究筛选出的 ６ 对核心引物符合上述情

况ꎮ 虽然苦荞基因组测序结果尚未公布ꎬ 无法了解

６ 对核心引物在染色体上的分布ꎬ 但该核心引物多

态性较为丰富ꎬ 聚类结果也可全部区分ꎬ 表明它们

适合用于苦荞品种分子指纹鉴定的研究ꎮ
本研究核心引物遗传聚类分析结果表明ꎬ 当相

似系数为 ０􀆰６００ 时ꎬ 可将供试品种分为 ４ 大类群ꎬ
但 ５４􀆰３％的供试材料仍聚为同一亚类ꎬ 表明苦荞

审定品种在遗传组成上差异较小ꎬ 遗传基础比较狭

窄ꎮ 分析发现ꎬ ４ 大类群间没有明显的地域分布特

征趋势ꎬ 这与高帆等[６] 和田晓庆等[７] 的研究结果

一致ꎬ 但有悖于徐笑宇等[８] 和韩瑞霞等[１１] 的苦荞

遗传相似性与地理分布有很大关系的结论ꎬ 原因可

能与供试品种的数量和来源广泛程度有关ꎬ 即供试

品种数目越多ꎬ 地方品种所占比例越大ꎬ 地理来源

越广泛ꎬ 遗传相似性与地理分布关系越明显ꎮ
本研究基于 ６ 对核心 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 引物对 ３５ 个苦

荞品种的聚类分析结果与品种的系谱来源有较好的

一致性ꎮ 大部分具有共同亲本的品种聚为一类ꎬ 如

‘川荞 １ 号’和‘川荞 ４ 号’、 ‘川荞 ３ 号’和‘川荞 ５
号’、 ‘六苦 ２ 号’和‘六苦 ３ 号’、 ‘黑丰 １ 号’和

‘晋荞 ５ 号’等ꎮ 但也有聚类分析结果与实际亲缘

关系不符之处ꎬ 如‘川荞 ２ 号’和‘川荞 ３ 号’均由

‘九江苦荞’通过杂交选育而成ꎬ 却聚在不同的类

群中ꎬ 原因可能是这 ２ 个品种的育种目标不同ꎬ 造

成这 ２ 个品种的遗传组成中来源于‘九江苦荞’的
部分在位点和数量上存在较大的差异ꎬ 或者频繁的
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传种和扩繁影响了亲本的纯度所导致ꎮ
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