
植物科学学报　 ２０２０ꎬ ３８(１): １０５~１１１
Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｐｌａｎｔｓｃｉｅｎｃｅ.ｃｎ

ＤＯＩ:１０􀆰 １１９１３ / ＰＳＪ􀆰 ２０９５－０８３７􀆰 ２０２０􀆰 １０１０５
Ｗａｇｕｔｕ ＧＫꎬ Ｎｊｅｒｉ ＨＫꎬ 樊香绒ꎬ 陈媛媛. 菰核基因组 ＳＳＲ 引物的开发及其在稻族植物中的通用性检测[Ｊ] . 植物科学学报ꎬ ２０２０ꎬ ３８(１):
１０５－１１１
Ｗａｇｕｔｕ ＧＫꎬ Ｎｊｅｒｉ ＨＫꎬ Ｆａｎ ＸＲꎬ Ｃｈｅｎ ＹＹ. Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ａｎｄ ｔｒａｎｓｆｅｒａｂｉｌｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓ ｉｎ ｗｉｌｄ ｒｉｃｅ Ｚｉｚａｎｉａ ｌａｔｉｆｏｌｉａ (Ｐｏａｃｅａｅ)
[Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｊｏｕｒｎａｌꎬ ２０２０ꎬ ３８(１): １０５－１１１

菰核基因组 ＳＳＲ 引物的开发
及其在稻族植物中的通用性检测
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５. 西藏大学青藏高原生态环境研究中心ꎬ 拉萨 ８５００００)

摘　 要: 利用数据库中已有的部分菰(Ｚｉｚａｎｉａ ｌａｔｉｆｏｌｉａ Ｔｕｒｃｚ.)核基因组序列ꎬ 采用 ｉｎ ｓｉｌｉｃｏ 方法开发其 ＳＳＲ 引

物ꎬ 并选取我国不同纬度的 ５ 个菰野生种群ꎬ 对合成的 ６４ 对引物进行筛选ꎮ 结果显示: ６４ 对引物中有 １５ 对至

少在一个种群中表现出多态性ꎻ 共发现 ８４ 个等位基因ꎬ 每个位点平均有 ５􀆰６ 个等位基因ꎮ 在 ５ 个种群中ꎬ 观察

杂合度为 ０􀆰０００ ~ ０􀆰９４１ꎬ 预期杂合度为 ０􀆰０７２ ~ ０􀆰６２５ꎮ 种群间的基因流(Ｎｍ ＝ ０􀆰５７６)水平较低导致了种群间

表现出较高的遗传分化(ＦＳＴ ＝ ０􀆰４３２)ꎮ 进一步对稻族其他物种的通用性检测发现ꎬ １５ 个多态位点中ꎬ 有 ８ 个位

点在亚洲栽培稻(Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ Ｌ.)中得到扩增ꎬ 有 ９ 个位点在普通野生稻(Ｏ. ｒｕｆｉｐｏｇｏｎ Ｇｒｉｆｆ.)中得到扩增ꎮ
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ｔｅｎｔｉａｌ. Ｗｉｌｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｚ. ｌａｔｉｆｏｌｉａ ｉｎ Ｃｈｉｎａ ａｒｅ
ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ ａｌｏｎｇ ａ ｗｉｄｅ ｓｔｒｅｔｃｈ ｏｆ ｌａｔｉｔｕｄｉｎａｌ
ｚｏｎｅｓ (２１° － ５０°Ｎ) ｔｈａｔ ｄｉｆｆｅｒ ｇｒｅａｔｌｙ ｉｎ ｃｌｉｍａｔｅ.
Ｈｏｗｅｖｅｒꎬ ｍｏｓｔ ｐｒｅｖｉｏｕｓ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｕｄｉｅｓ ｏｎ ｗｉｌｄ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｚ. ｌａｔｉｆｏｌｉａ ｈａｖｅ ｂｅｅｎ ｃｏｎｄｕｃｔｅｄ
ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔｌｙ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍａｒｋｅｒｓ ａｎｄ
ｓａｍｐｌｅｓ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｒｅａｓ[５ꎬ ７－１０]ꎬ ｒｅｓｕｌｔｉｎｇ ｉｎ
ｄｉｓｃｏｒｄａｎｔ ｆｉｎｄｉｎｇｓ ｏｎ ｉｔｓ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ.
Ｔｈｅｓｅ ｃｏｍｐｌｅｘ ｒｅｓｕｌｔｓ ａｒｅ ｎｏｔ ｂｅｎｅｆｉｃｉａｌ ｆｏｒ ｔｈｅ
ｆｕｔｕｒｅ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ａｎｄ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｐｌａｎｔ.
Ｔｈｕｓꎬ ｆｕｒｔｈｅｒ ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｅｘ￣
ｔｅｎｓｉｖｅ ｓａｍｐｌｅ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｏｎｓｉｓｔｅｎｔ ｍｏｌｅｃｕ￣
ｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ ａｒｅ ｎｅｅｄｅｄ ｔｏ ｇａｉｎ ｉｎｓｉｇｈｔ ｉｎｔｏ ｔｈｅ
ｇｅｎｅｔｉｃ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｈｉｇｈ ｄｅｇｒｅｅ ｏｆ ａｄａｐｔａｂｉｌｉｔｙ

ｉｎ Ｚ. ｌａｔｉｆｏｌｉａ. Ｓｕｃｈ ｒｅｓｕｌｔｓ ｗｉｌｌ ｈｅｌｐ ｉｄｅｎｔｉｆｙ ｐｏｔｅｎ￣
ｔｉａｌ ｎｅｗ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｄｏｍｅｓｔｉｃａ￣
ｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｉｓ ａｑｕａｔｉｃ ｃｒｏｐ.

Ｑｕａｎ ｅｔ ａｌ.[１１] ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ １６ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ
ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ ｆｏｒ Ｚ. ｌａｔｉｆｏｌｉａ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ｆａｓｔ ｉｓｏｌａｔｉｏｎ
ｂｙ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｆｒａｇｍｅｎｔ ｌｅｎｇｔｈ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ
(ＡＦＬＰ) ｏｆ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ｒｅｐｅａｔｓ (ＦＩＡＳ￣
ＣＯ) ｍｅｔｈｏｄ. Ｈｏｗｅｖｅｒꎬ ｏｎｌｙ ｓｅｖｅｎ ｐｒｉｍｅｒｓ ｐｒｏ￣
ｄｕｃｅｄ ｃｌｅａｒ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｂａｎｄｓ ｗｈｅｎ ｔｈｅ ｐｒｉｍｅｒｓ
ｗｅｒｅ ｔｅｓｔｅｄ ｏｎ ｎａｔｕｒａｌ Ｚ. ｌａｔｉｆｏｌｉａ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓꎬ
ｗｈｉｃｈ ｔｈｅｒｅｆｏｒｅ ｎｅｃｅｓｓｉｔａｔｅｓ ｔｈｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ
ｍｏｒｅ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ.
Ｈｅｒｅꎬ １５ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｍａｒｋｅｒ ｐｒｉｍｅｒｓ ｗｅｒｅ ｄｉｓ￣
ｃｏｖｅｒｅｄ ａｎｄ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚｅｄ ｉｎ ｓｉｌｉｃｏ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ
Ｚ. ｌａｔｉｆｏｌｉａ ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ[１２] . Ｍａｒｋｅｒ ｖａｌｉｄａ￣
ｔｉｏｎ ｔｅｓｔｓ ｗｅｒｅ ｃｏｎｄｕｃｔｅｄ ｏｎ ｆｉｖｅ Ｚ. ｌａｔｉｆｏｌｉａ ｐｏｐｕ￣
ｌａｔｉｏｎｓ ｓｐｒｅａｄ ａｃｒｏｓｓ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌａｔｉｔｕｄｉｎａｌ ｚｏｎｅｓꎬ
ｗｉｔｈ ｔｒａｎｓｆｅｒａｂｉｌｉｔｙ ｔｅｓｔｓ ａｌｓｏ ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ ｏｎ ｔｗｏ
Ｏｒｙｚａ ｓｐｅｃｉｅｓ: ｉ􀆰ｅ.ꎬ Ｏ. ｓａｔｉｖａ Ｌ. ａｎｄ Ｏ. ｒｕｆｉｐｏｇｏｎ
Ｇｒｉｆｆ.

１　 Ｍａｔｅｒｉａｌｓ ａｎｄ Ｍｅｔｈｏｄｓ

１􀆰 １　 ＳＳＲ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｐｒｉｍｅｒ ｄｅｓｉｇｎ
Ｔｈｅ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｚ. ｌａｔｉｆｏｌｉａ ｗａｓ ｒｅ￣

ｔｒｉｅｖｅｄ ｆｒｏｍ ＮＣＢＩ ( ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ. ｎｃｂｉ. ｎｌｍ. ｎｉｈ.
ｇｏｖ / ) [１] . Ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｍｏｔｉｆｓ ｗｅｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｕ￣
ｓｉｎｇ ＳＳＲＨｕｎｔｅｒ ｓｏｆｔｗａｒｅ ｗｉｔｈ ｓｅａｒｃｈ ｃｒｉｔｅｒｉａ ｏｆ
ｍｏｒｅ ｔｈａｎ ｆｉｖｅ ｒｅｐｅａｔ ｕｎｉｔｓ ｆｏｒ ｄｉ￣ꎬ ｔｒｉ￣ꎬ ｔｅｔｒａ￣ꎬ
ａｎｄ ｐｅｎｔａ￣ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓ[１３] . Ｔｈｉｓ ｉｎｉｔｉａｌ ｓｃｒｅｅｎｉｎｇ
ｙｉｅｌｄｅｄ ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ ２３２ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ￣ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ
ｆｒａｇｍｅｎｔｓꎬ ｗｈｉｃｈ ｗｅｒｅ ｕｓｅｄ ｔｏ ｄｅｓｉｇｎ ｐｒｉｍｅｒｓ
ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｐｒｉｍｅｒ Ｐｒｅｍｉｅｒ ５􀆰０ ｓｏｆｔｗａｒｅ. Ｐｒｉｍｅｒｓ
ｆｌａｎｋｉｎｇ ｔｈｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｅａｃｈ ｕｎｉｑｕｅ ＳＳＲ ｗｅｒｅ
ｄｅｓｉｇｎｅｄ ｂａｓｅｄ ｏｎ ａｎ ｏｐｔｉｍｕｍ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ２０ ｂｐꎬ
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ｏｐｔｉｍｕｍ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｏｆ ５０℃ － ６０℃ꎬ ａｎｄ ｐｒｏ￣
ｄｕｃｔ ｓｉｚｅ ｒａｎｇｅ ｆｒｏｍ １００ － ３００ ｂｐ. Ｆｏｌｌｏｗｉｎｇ
ｈｉｇｈｌｙ ｓｔｒｉｎｇｅｎｔ ｆｉｌｔｅｒｉｎｇ ｆｏｒ ｄｉｍｅｒｓꎬ ｈａｉｒｐｉｎｓꎬ ａｎｄ
ｆａｌｓｅ ｐｒｉｍｉｎｇꎬ ６４ ｐｒｉｍｅｒ ｐａｉｒｓ ｗｅｒｅ ｏｂｔａｉｎｅｄ. Ｔｈｅ
ｐｒｉｍｅｒｓ ｗｅｒｅ ｆｕｒｔｈｅｒ ｔｅｓｔｅｄ ｏｎ ｔｈｅ Ｚ. ｌａｔｉｆｏｌｉａ ｇｅ￣
ｎｏｍｅ ｉｎ ｓｉｌｉｃｏ ｕｓｉｎｇ ＦａｓｔＰＣＲ ｓｏｆｔｗａｒｅ[１４] . Ｔｈｅ
ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｍｉｓｍａｔｃｈｅｓ ａｌｌｏｗｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ３′ ｅｎｄ ｏｆ
ｔｈｅ ｔｅｍｐｌａｔｅ ｗａｓ ｓｅｔ ｔｏ ｏｎｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅꎬ ｗｈｅｒｅａｓ
ｔｈｅ ｌｅｎｇｔｈ ｒａｎｇｅ ｏｆ ｔｈｅ ＰＣＲ ｐｒｏｄｕｃｔ ｗａｓ ｓｅｔ ｔｏ
５０ － ３５０ ｂｐ. Ａｌｌ ｐｒｉｍｅｒｓ ｐｒｏｄｕｃｅｄ ａｔ ｌｅａｓｔ ｏｎｅ
ａｍｐｌｉｃｏｎ. Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ ａｎｄ ｐｏｌｙｍｏｒ￣
ｐｈｉｓｍ ｏｆ ｔｈｅ ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ ｗｅｒｅ ａｓ￣
ｓｅｓｓｅｄ ｕｓｉｎｇ ８９ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ ｆｒｏｍ ｆｉｖｅ ｎａｔｕｒａｌ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｚ. ｌａｔｉｆｏｌｉａ. Ｃｒｏｓｓ￣ｔｒａｎｓｆｅｒａｂｉｌｉｔｙ
ｔｅｓｔｓ ｗｅｒｅ ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ ｏｎ ２０ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓꎬ １０ ｓａｍ￣
ｐｌｅｓ ｅａｃｈ ｆｏｒ Ｏ. ｓａｔｉｖａ ａｎｄ Ｏ. ｒｕｆｉｐｏｇｏｎ (Ｔａｂｌｅ
１) .
１􀆰 ２　 ＳＳＲ ｖａｌｉｄａｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｒｏｓｓ￣ｔｒａｎｓｆｅｒａｂｉｌｉｔｙ ｔｅｓｔ

Ｔｏｔａｌ ＤＮＡ ｗａｓ ｅｘｔｒａｃｔｅｄ ｆｒｏｍ ０􀆰３ ｇ ｏｆ ｙｏｕｎｇ
ｌｅａｖｅｓ ｆｏｌｌｏｗｉｎｇ ａ ｍｏｄｉｆｉｅｄ ＣＴＡＢ ｐｒｏｔｏｃｏｌ[１５] .
Ｐｒｉｍｅｒｓ ｗｅｒｅ ｓｃｒｅｅｎｅｄ ｕｓｉｎｇ ｆｉｖｅ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｆｒｏｍ
ｅａｃｈ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ Ｚ. ｌａｔｉｆｏｌｉａ. Ｔｈｅ ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａ￣
ｔｉｏｎｓ ｗｅｒｅ ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ ｉｎ ａ ｆｉｎａｌ ｖｏｌｕｍｅ ｏｆ ２０ μＬ
ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ２ μＬ ｏｆ ｔｅｍｐｌａｔｅ ｇｅｎｏｍｉｃ ＤＮＡꎬ ２ μＬ
ｏｆ Ｔａｑ ｂｕｆｆｅｒꎬ １􀆰６ μＬ ｏｆ Ｍｇ２＋ꎬ ０􀆰４ μＬ ｏｆ ｄＮＴＰｓꎬ
２ μＬ ｏｆ ｅａｃｈ ｆｏｒｗａｒｄ ａｎｄ ｒｅｖｅｒｓｅ ｐｒｉｍｅｒꎬ ０􀆰２ μＬ
ｏｆ ５ Ｕ Ｔａｑ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅꎬ ａｎｄ ９􀆰８ μＬ ｏｆ ｄｄＨ２Ｏ.
Ｔｈｅ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｄｕｒｅ ｗａｓ ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ ａｓ
ｄｅｓｃｒｉｂｅｄ ｂｙ Ｑｕａｎ ｅｔ ａｌ.[１１] . Ｔｈｅ ＰＣＲ ｐｒｏｄｕｃｔｓ
ｗｅｒｅ ｓｅｐａｒａｔｅｄ ｉｎ ６％ ｄｅｎａｔｕｒｉｎｇ ＰＡＧＥ ｇｅｌ ａｎｄ
ｖｉｓｕａｌｉｚｅｄ ｔｈｒｏｕｇｈ ｓｉｌｖｅｒ ｓｔａｉｎｉｎｇ. Ａ ２５ ｂｐ ｌａｄｄｅｒ
(Ｐｒｏｍｅｇａꎬ Ｍａｄｉｓｏｎꎬ ＷＩꎬ ＵＳＡ) ｗａｓ ｕｓｅｄ ｔｏ

ｉｄｅｎｔｉｆｙ ａｌｌｅｌｅｓ.
１􀆰 ３　 Ｄａｔａ ａｎａｌｙｓｉｓ

Ｆｉｆｔｅｅｎ ｐｒｉｍｅｒ ｐａｉｒｓ ｗｅｒｅ ｓｅｌｅｃｔｅｄ ｂａｓｅｄ ｏｎ
ｔｈｅｉｒ ｈｉｇｈ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ａｎｄ ｃｌｅａｒ ｂａｎｄｉｎｇ ｐａｔ￣
ｔｅｒｎｓ (Ｔａｂｌｅ ２) . Ｕｓｉｎｇ ＢＬＡＳＴｎꎬ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌ￣
ｌｉｔｅ￣ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ ｗｅｒｅ ａｌｉｇｎｅｄ ａｇａｉｎｓｔ ｔｈｅ
ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ ｂｙ Ｑｕａｎ ｅｔ ａｌ.[１１] . Ｎｏ
ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｗａｓ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄꎬ ｔｈｕｓ ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｔｈｅ ｎｏｖｅｌ￣
ｔｙ ｏｆ ｔｈｅ １５ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ. Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｗａｓ
ｅｓｔｉｍａｔｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ (Ａ)ꎬ ｏｂ￣
ｓｅｒｖｅｄ ａｌｌｅｌｅ ｎｕｍｂｅｒ (Ｎａ)ꎬ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ａｌｌｅｌｅｓ ( Ｎｅ )ꎬ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ ( Ｈｏ )ꎬ
ａｎｄ ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ (Ｈｅ) ｕｓｉｎｇ ＧｅｎＡ￣
ｌＥｘ ６􀆰５０１[１６] . Ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｓｏｆｔｗａｒｅꎬ ｄｅｖｉａｔｉｏｎ
ｆｒｏｍ ｔｈｅ Ｈａｒｄｙ￣Ｗｅｉｎｂｅｒｇ ｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ ｗａｓ ａｌｓｏ
ｃａｌｃｕｌａｔｅｄ.

Ｔｏ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅ ｔｈｅ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ ｏｆ ｔｈｅ ｍａｒｋｅｒｓ ｉｎ
ｔｈｅ ｅｓｔｉｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎꎬ ｆｉｘａ￣
ｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ ( ＦＳＴ ) ｖａｌｕｅｓ ｗｉｔｈ １０００ ｐｅｒｍｕｔａｔｉｏｎｓ
ｗｅｒｅ ｃａｌｃｕｌａｔｅｄ ｉｎ ＦＳＴＡＴ[１７] . Ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ＦＳＴ

ｖａｌｕｅｓꎬ ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ (Ｎｍ) ｗａｓ
ｅｓｔｉｍａｔｅｄ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ｆｏｒｍｕｌａ: [Ｎｍ ＝ (１ － ＦＳＴ) /
４ＦＳＴ] . Ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａ￣
ｔｉｏｎｓ ｗｅｒｅ ａｓｓｅｓｓｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣ｊｏｉｎｉｎｇ
ｍｅｔｈｏｄ ｉｎ ＭＥＧＡ ７􀆰０􀆰２６[１８] ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓ￣
ｔａｎｃｅｓ ｃａｌｃｕｌａｔｅｄ ｉｎ ＧｅｎＡｌＥｘ.

２　 Ｒｅｓｕｌｔｓ

Ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ ８４ ａｌｌｅｌｅｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ １５ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ
ｐｒｉｍｅｒｓ ｗｅｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄꎬ ｒａｎｇｉｎｇ ｆｒｏｍ ｔｗｏ ｔｏ １４ꎬ
ｗｉｔｈ ａｎ ａｖｅｒａｇｅ ｏｆ ５􀆰６ ａｌｌｅｌｅｓ ｐｅｒ ｌｏｃｕｓ. Ｏｂ￣
ｓｅｒｖｅｄ ａｎｄ ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ ｒａｎｇｅｄ ｆｒｏｍ

Ｔａｂｌｅ １　 Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｓａｍｐｌｅｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ

Ｓｐｅｃｉｅｓ Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ Ｎｏ. Ｌｏｃａｌｉｔｙ Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｌｏｃａｔｉｏｎ Ｖｏｕｃｈｅｒ ｎｏ.

Ｚｉｚａｎｉａ ｌａｔｉｆｏｌｉａ Ｔｕｒｃｚ.

ＬＱＱ １５ Ｈｅｉｈｅꎬ Ｈｅｉｌｏｎｇｊｉａｎｇ ４９°５４′２０.００″Ｎꎬ １２７°２９′３８.２０″Ｅ ＨＩＢ￣Ｚｌｆ￣００５

ＪＨ １５ Ｌｉｕｈｅꎬ Ｌｉａｏｎｉｎｇ ４２°２３′１５.５０″Ｎꎬ １２５°４６′０４.９０″Ｅ ＨＩＢ￣Ｚｌｆ￣００８

ＤＰ ２０ Ｄｏｎｇｐｉｎｇꎬ Ｓｈａｎｄｏｎｇ ３５°５８′５０.０５″Ｎꎬ １１６°１５′２８.０５″Ｅ ＨＩＢ￣Ｚｌｆ￣０１４

ＳＪ ２１ Ｓｈｅｎｇｊｉｎꎬ Ａｎｈｕｉ ３０°２４′０７.５０″Ｎꎬ １１７°０２′５１.５０″Ｅ ＨＩＢ￣Ｚｌｆ￣０２２

ＷＣ １８ Ｗｕｃｈｕａｎꎬ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ ２１°２０′５８.９０″Ｎꎬ １１０°３８′１０.００″Ｅ ＨＩＢ￣Ｚｌｔ￣０２７

Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ Ｌ. ＯＳ １０ Ｗｕｈａｎꎬ Ｈｕｂｅｉ ３０°３４′５５.１３″Ｎꎬ １１４°１６′０５.０４″Ｅ ＨＩＢ￣Ｏｓｖ￣００１

Ｏｒｙｚａ ｒｕｆｉｐｏｇｏｎ Ｇｒｉｆｆ. ＯＲ １０ Ｗｕｈａｎꎬ Ｈｕｂｅｉ ３０°３４′５５.１３″Ｎꎬ １１４°１６′０５.０４″Ｅ ＨＩＢ￣Ｏｒｆ￣００１

７０１　 第 １ 期　 　 　 Ｗａｇｕｔｕ Ｇｏｄｆｒｅｙ Ｋｉｎｙｏｒｉ 等: 菰核基因组 ＳＳＲ 引物的开发及其在稻族植物中的通用性检测(英文)

© Plant Science Journal    http://www.plantscience.cn



Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ １５ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｌｏｃｉ

Ｌｏｃｕｓ
ＷＧＳ

ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｏ.
Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ

(５′－３′)
Ｒｅｐｅａｔ
ｍｏｔｉｆ

Ａｌｌｅｌｅ ｓｉｚｅ
ｒａｎｇｅ (ｂｐ) Ｎ Ａ Ｈｏ Ｈｅ Ｆｓｔ Ｎｍ

ＺＬ１ ＡＳＳＨ０１０４８１０１.１ Ｆ: ＧＣＴＧＣＴＡＣＡＡＴＣＴＴＴＣＴＡＡＣＴＡＣＴＡ
Ｒ: ＴＴＣＣＡＧＧＣＴＧＣＧＴＴＴＴ

(ＴＡ)１１ ２００－３０８ ８９ １３ ０.９４１ ０.６２５∗ ０.２５０ ０.７５１

ＺＬ３ ＡＳＳＨ０１０４８１０１.１ Ｆ: ＴＴＴＧＡＴＧＣＴＧＣＴＡＣＡＡＴＣＴＴＴＣ
Ｒ: ＴＴＣＣＡＧＧＣＴＧＣＧＴＴＴＴ

(ＴＡ)１１ １７０－２４８ ８９ １１ ０.１１１ ０.４６４∗ ０.４５０ ０.３０５

ＺＬ４ ＡＳＳＨ０１０４８１０１.１ Ｆ: ＧＣＴＧＣＴＡＣＡＡＴＣＴＴＴＣＴＡＡＣＴＡＣＴＡ
Ｒ: ＴＴＣＣＡＧＧＣＴＧＣＧＴＴＴＴ

(ＴＡ)１１ １８８－２４０ ８９ １２ ０.１８０ ０.４６５∗ ０.４７１ ０.２８１

ＺＬ５ ＡＳＳＨ０１０４８１０１.１ Ｆ: ＧＴＴＣＴＴＴＧＡＴＧＣＴＧＣＴＡＣＡＡＴ
Ｒ: ＴＴＣＣＡＧＧＣＴＧＣＧＴＴＴＴ

(ＴＡ)１１ １８４－２５６ ８９ １４ ０.１４６ ０.４６１∗ ０.４６７ ０.２８６

ＺＬ９ ＡＳＳＨ０１０４８１０２.１ Ｆ: ＣＡＴＴＧＣＣＡＣＴＡＧＡＣＡＴＡＣＡ
Ｒ: ＴＴＧＡＧＧＡＴＴＣＧＡＣＧＡＴＡ

(ＡＴ)８ ２４６－２５８ ８９ ５ ０.０５９ ０.２３６∗ ０.４８３ ０.２６８

ＺＬ１０ ＡＳＳＨ０１０４８１０２.１ Ｆ: ＡＴＣＡＴＴＧＣＣＡＣＴＡＧＡＣＡＴＡＣ
Ｒ: ＣＴＴＧＡＴＧＡＣＡＡＡＧＧＡＴＡＧＡＡ

(ＡＴ)８ １３０－１４６ ８９ ６ ０.０５７ ０.２６９∗ ０.５９１ ０.１７３

ＺＬ３１ ＡＳＳＨ０１００００１４.１ Ｆ: ＴＴＧＡＧＧＡＴＣＡＧＧＴＧＧＣＡＧＴＣ
Ｒ: ＴＧＡＣＣＡＴＴＣＡＧＣＴＴＣＴＴＧＧＡ

(ＣＴ)５ ２３８－２５６ ８９ ４ ０.２６０ ０.２６３∗ ０.０９４ ２.３９７

ＺＬ３２ ＡＳＳＨ０１０２０８８３.１ Ｆ: ＴＴＧＡＧＧＡＴＣＡＧＧＴＧＧＣＡＧＴＣ
Ｒ: ＡＣＣＡＴＴＣＡＧＣＴＴＣＴＴＧＧＡＧＡ

(ＣＴ)５ ２６２－２８２ ８９ ４ ０.２１６ ０.２１９ ０.０９８ ２.３０２

ＺＬ３６ ＡＳＳＨ０１０２６２３８.１ Ｆ: ＣＡＴＧＣＴＴＣＴＣＡＴＣＧＧＴＡＧＡＧ
Ｒ: ＧＴＧＡＣＡＣＣＡＡＡＣＡＡＴＧＴＣＡＡ

(ＡＴ)５ １９４－２０４ ８９ ２ ０.０９３ ０.０７２ ０.７２４ ０.０９５

ＺＬ４２ ＡＳＳＨ０１００００２５.１ Ｆ: ＴＴＧＴＴＡＣＧＡＧＧＡＣＴＴＴＡＴＧＡＧ
Ｒ: ＡＴＴＣＴＧＴＡＣＧＴＴＴＧＡＧＧＴＴＧＴ

(ＡＴ)５ ３３４－３４２ ８９ ３ ０.０００ ０.１９８∗ ０.３１５ ０.５４３

ＺＬ４３ ＡＳＳＨ０１００００２５.１ Ｆ: ＴＴＧＴＴＡＣＧＡＧＧＡＣＴＴＴＡＴＧＡＧ
Ｒ: ＴＧＡＴＴＣＴＧＴＡＣＧＴＴＴＧＡＧＧＴＴ

(ＡＴ)５ ３３４－３５２ ８９ ２ ０.０００ ０.１３３∗ ０.４０６ ０.３６５

ＺＬ５５ ＡＳＳＨ０１００００４３.１ Ｆ: ＧＴＴＴＧＡＧＡＣＧＧＣＴＧＴＴＴＴＧ
Ｒ: ＣＡＧＧＡＧＧＣＡＴＧＡＧＧＡＡＧＧ

(ＴＣ)５ １５８－１６４ ８９ ２ ０.２５３ ０.１６８ ０.５３２ ０.２２０

ＺＬ５６ ＡＳＳＨ０１００００４３.１ Ｆ: ＧＴＴＴＧＡＧＡＣＧＧＣＴＧＴＴＴＴＧ
Ｒ: ＡＧＣＡＧＧＡＧＧＣＡＴＧＡＧＧＡＡ

(ＴＣ)５ １６２－１６８ ８９ ２ ０.２５３ ０.１６８ ０.５３２ ０.２２０

ＺＬ５７ ＡＳＳＨ０１００００４３.１ Ｆ: ＧＴＴＴＧＡＧＡＣＧＧＣＴＧＴＴＴＴＧ
Ｒ: ＡＧＡＧＣＡＧＧＡＧＧＣＡＴＧＡＧＧ

(ＴＣ)５ １７０－１７６ ８９ ２ ０.２５３ ０.１６８ ０.５３２ ０.２２０

ＺＬ５８ ＡＳＳＨ０１００００４３.１ Ｆ: ＣＴＣＴＡＧＧＡＣＧＧＴＴＴＧＡＧＡＣＧ
Ｒ: ＣＡＧＧＡＧＧＣＡＴＧＡＧＧＡＡＧＧ

(ＴＣ)５ １７４－１８０ ８９ ２ ０.２５３ ０.１６８ ０.５３２ ０.２２０

　 　 Ｎｏｔｅｓ: Ａꎬ Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓꎻ Ｈｅꎬ Ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙꎻ Ｈｏꎬ Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙꎻ Ｎꎬ Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｇｅｎｏｔｙｐｅｄꎻ
ＦＳＴꎬ Ｆｉｘａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘꎻ Ｎｍꎬ Ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ. ∗ꎬ Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｅｖｉａｔｉｏｎ ｆｒｏｍ Ｈａｒｄｙ￣Ｗｅｉｎｂｅｒｇ ｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ (Ｐ < ０.０５) . Ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

０􀆰０００ ｔｏ ０􀆰９４１ ａｎｄ ０􀆰０７２ ｔｏ ０􀆰６２５ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ.
Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｅｖｉａｔｉｏｎ ｆｒｏｍ ｔｈｅ Ｈａｒｄｙ￣Ｗｅｉｎｂｅｒｇ
ｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ ｗａｓ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｉｎ ｎｉｎｅ ｌｏｃｉ (Ｐ < ０􀆰００１)
(Ｔａｂｌｅ ２). Ａｔ ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｌｅｖｅｌꎬ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ａｌｌｅｌｅｓ ｒａｎｇｅｄ ｆｒｏｍ １􀆰４ ｔｏ ３􀆰４ (ｍｅａｎ ＝ ２􀆰１３３)
ａｎｄ ｔｈｅ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ａｎｄ ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ
ｒａｎｇｅｄ ｆｒｏｍ ０􀆰０７４ ｔｏ ０􀆰３８２ (ｍｅａｎ ＝ ０􀆰２０５) ａｎｄ
０􀆰１３９ ｔｏ ０􀆰３５４ (ｍｅａｎ ＝ ０􀆰２７２)ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ (Ｔａ￣
ｂｌｅ ３). Ｉｎ ｃｒｏｓｓ￣ｇｅｎｕｓ ｔｒａｎｓｆｅｒａｂｉｌｉｔｙ ｔｅｓｔｓꎬ ｅｉｇｈｔ
ａｎｄ ｎｉｎｅ ｌｏｃｉ ｗｅｒｅ ｓｕｃｃｅｓｓｆｕｌｌｙ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｉｎ Ｏ. ｓａ￣
ｔｉｖａ ａｎｄ Ｏ. ｒｕｆｉｐｏｇｏｎꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ (Ｔａｂｌｅ ４).

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓｕｍｍａｒｙ ｍｅａｓｕｒｅｓ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｆｏｒ
ｅａｃｈ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ Ｚｉｚａｎｉａ ｌａｔｉｆｏｌｉａ

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ Ｎ Ｎａ Ｎｅ Ｈｏ Ｈｅ

ＬＱＱ １５.０００ １.８００ １.４３５ ０.２９３ ０.２６４

ＪＨ １５.０００ ２.１３３ １.６５１ ０.３８２ ０.３０５

ＤＰ ２０.０００ １.９３３ １.６２７ ０.１３０ ０.２９７

ＳＪ ２１.０００ ３.４００ １.９１５ ０.１４６ ０.３５４

ＷＣ １８.０００ １.４００ １.２９６ ０.０７４ ０.１３９

Ｍｅａｎ １７.８００ ２.１３３ １.５８５ ０.２０５ ０.２７２

　 　 Ｎｏｔｅｓ: Ｎꎬ Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ ｐｌａｎｔｓꎻ Ｎａꎬ Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ａｌｌｅｌｅｓ
ｎｕｍｂｅｒꎻ Ｎｅꎬ Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ａｌｌｅｌｅ ｎｕｍｂｅｒ.

８０１ 植 物 科 学 学 报 第 ３８ 卷　
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Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｒａｎｓｆｅｒａｂｉｌｉｔｙ ｒｅｓｕｌｔｓ ｆｏｒ
１５ Ｚｉｚａｎｉａ ｌａｔｉｆｏｌｉａ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ

Ｌｏｃｕｓ
Ａｌｌｅｌｅ ｓｉｚｅ (ｂｐ)

Ｏｒｙｚａ ｒｕｆｉｐｏｇｏｎ Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ

ＺＬ１ － －

ＺＬ３ － －

ＺＬ４ － －

ＺＬ５ － －

ＺＬ９ ２７２ ２７２

ＺＬ１０ １０４ １０４

ＺＬ３１ － －

ＺＬ３２ １０２ １０２

ＺＬ３６ ２９４－２９６ －

ＺＬ４２ ３４８ －

ＺＬ４３ ３５０ ３５４

ＺＬ５５ ２１２ ２１２－２１６

ＺＬ５６ ３００ ２９８

ＺＬ５７ － ２４４

ＺＬ５８ ２００ ２００－２０４

　 　 Ｎｏｔｅ: “－”ꎬ ｎｏ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ.

　 　 Ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ａｃｒｏｓｓ ａｌｌ ｐｏｐｕｌａ￣
ｔｉｏｎｓ ｗａｓ ｈｉｇｈ (ＦＳＴ ＝ ０􀆰４３２) ａｎｄ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ ｗａｓ
ｌｏｗ (Ｎｍ ＝ ０􀆰５７６) (Ｔａｂｌｅ ２) . Ｐａｉｒｗｉｓｅ ｃｏｍｐａｒｉ￣
ｓｏｎｓ ｏｆ ＦＳＴ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｆｏｒ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａ￣
ｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ (Ｐ ＝ ０􀆰０５) . Ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｗｅｒｅ ｍｏｄｅｒａｔｅꎻ ＦＳＴ ＝ ０􀆰０９４ ｔｏ
０􀆰５９１. Ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ ｗｅｒｅ ａｂｌｅ ｔｏ ｄｉｓｔｉｎｇｕｉｓｈ
ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｃａｔｉｏｎｓꎬ ａｓ ｅｖｉｄｅｎｃｅｄ
ｂｙ ｔｈｅ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｏｆ ｔｈｅ ８９ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｉｎｔｏ ｆｏｕｒ
ｇｒｏｕｐｓ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣ｊｏｉｎｉｎｇ ｔｒｅｅ (Ｆｉｇ􀆰１) .

３　 Ｄｉｓｃｕｓｓｉｏｎ

Ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙꎬ １５ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ
ｍａｒｋｅｒｓ ｗｅｒｅ ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ ａｎｄ ｅｖａｌｕａｔｅｄ ｔｏ ｅｓｔｉ￣
ｍａｔｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ Ｚ. ｌａｔｉｆｏｌｉａ. Ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ ８４
ａｌｌｅｌｅｓ ｗｅｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄꎬ ｒａｎｇｉｎｇ ｆｒｏｍ ｔｗｏ ｔｏ １４ꎬ
ｗｉｔｈ ａｎ ａｖｅｒａｇｅ ｏｆ ５􀆰６ ａｌｌｅｌｅｓ ｐｅｒ ｌｏｃｕｓ. Ｔｈｅ
ｏｂｓｅｒｖｅｄ ａｎｄ ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ ｒａｎｇｅｄ
ｆｒｏｍ ０􀆰０００ ｔｏ ０􀆰９４１ ( ｍｅａｎ ＝ ０􀆰２０５ ) ａｎｄ
０􀆰０７２ ｔｏ ０􀆰６２５ (ｍｅａｎ ＝ ０􀆰 ２７２) ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ.

Ｆｉｇ􀆰 １　 Ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣ｊｏｉｎｉｎｇ ｔｒｅｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ １５ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｍａｒｋｅｒｓ ｆｏｒ ８９ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ Ｚｉｚａｎｉａ ｌａｔｉｆｏｌｉａ ａｃｒｏｓｓ Ｃｈｉｎａ
(Ｓａｍｐｌｅｓ ａｒｅ ｃｏｌｏｒ ｃｏｄｅｄ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ｌｏｃａｔｉｏｎ. Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｎａｍｅｓ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄ ｗｉｔｈ ｔｈｏｓｅ ｉｎ Ｔａｂｌｅ ３.)

９０１　 第 １ 期　 　 　 Ｗａｇｕｔｕ Ｇｏｄｆｒｅｙ Ｋｉｎｙｏｒｉ 等: 菰核基因组 ＳＳＲ 引物的开发及其在稻族植物中的通用性检测(英文)
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Ｔｈｅｓｅ ｍｅａｓｕｒｅｓ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｗｅｒｅ ｃｏｍｐａ￣
ｒａｂｌｅ ｔｏ ｐｒｅｖｉｏｕｓｌｙ ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ ｍａｒｋｅｒｓꎻ ａｌｌｅｌｅ
ｒａｎｇｅ ｏｆ ｔｗｏ ｔｏ １４ꎬ ｗｉｔｈ ａｎ ａｖｅｒａｇｅ ｏｆ ５􀆰６ ａｌｌｅｌｅｓ
ｐｅｒ ｌｏｃｕｓꎬ ａｎｄ ｍｅａｎ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ ｏｆ
０􀆰２４１[１１] . Ｈｏｗｅｖｅｒꎬ ｔｈｅ ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ ｍａｒｋｅｒｓ ｄｉｆ￣
ｆｅｒｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｒａｎｇｅ ｏｆ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ａｎｄ ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｈｅｔ￣
ｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙꎬ ｗｉｔｈ ｅｘｉｓｔｉｎｇ ｍａｒｋｅｒｓ ｒａｎｇｉｎｇ ｆｒｏｍ
０􀆰０７１ ｔｏ ０􀆰６９０ ａｎｄ ０􀆰１７４ ｔｏ ０􀆰８１２ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅ￣
ｌｙ[１１] . Ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ ｏｆ
ｔｈｅ ｐｒｅｖｉｏｕｓ ｍａｒｋｅｒｓ ( ０􀆰４８３) ｗａｓ ａｌｓｏ ｈｉｇｈｅｒ
ｔｈａｎ ｆｏｒ ｔｈｅ ｎｅｗｌｙ ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ ｍａｒｋｅｒｓ. Ｔｈｅｓｅ ｄｉｓ￣
ｓｉｍｉｌａｒｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｈｕｇｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｈｏ

ａｎｄ Ｈｅ ｆｏｒ ｔｈｅ ｅｘｉｓｔｉｎｇ ｍａｒｋｅｒｓ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｔｏ ｔｈｅ
ｎｅｗ ＳＳＲｓ ｃｏｕｌｄ ｂｅ ａｔｔｒｉｂｕｔｅｄ ｔｏ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ
ｔｈｅ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｒａｎｇｅ ｏｆ ｇｅｎｏｔｙｐｅｄ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓꎬ
ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓａｍｐｌｅｓ ｕｓｅｄꎬ ａｎｄ ｍｅｔｈｏｄ ｏｆ ｍａｒｋｅｒ
ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ.

Ｔｈｅ ｍｅａｎ Ｈｅ ｅｓｔｉｍａｔｅｄ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ １５ ｐｒｉｍｅｒｓ
ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ Ｚ. ｌａｔｉｆｏｌｉａ ｈａｄ ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ ｌｏｗ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ (０􀆰２７２) . Ｓｉｍｉｌａｒ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒ￣
ｓｉｔｙ ｈａｖｅ ｂｅｅｎ ｒｅｐｏｒｔｅｄ ｉｎ ｎａｔｕｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
ｆｒｏｍ ｎｏｒｔｈｅａｓｔ ｗｅｔｌａｎｄｓ (Ｈｅ＝ ０􀆰３２８)[５] ａｎｄ ｌｏｗｅｒ￣
ｍｉｄｄｌｅ Ｙａｎｇｔｚｅ ｗｅｔｌａｎｄｓ (Ｈｅ ＝ ０􀆰２７１) [８] ｕｓｉｎｇ
ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ. Ｍｏｒｅｏｖｅｒꎬ ｏｕｒ ｒｅｓｕｌｔｓ ａｌｉｇｎｅｄ ｔｏ
ｔｈｅ ｅｘｐｅｃｔｅｄ ａｖｅｒａｇｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｆｏｒ Ｐｏａｃｅ￣
ａｅ ａｔ Ｈｅ ＝ ０􀆰２０１ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｆａｍｉｌｙ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓ￣
ｔｉｃｓ ｉｎｈｅｒｅｎｔ ｔｏ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ[１９] . Ｎｉｎｅ ｌｏｃｉ ｄｅｖｉａｔｅｄ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｆｒｏｍ ｔｈｅ Ｈａｒｄｙ￣Ｗｅｉｎｂｅｒｇ ｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ.
Ｔｈｉｓ ｃｏｕｌｄ ｂｅ ａｔｔｒｉｂｕｔｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ａｓｅｘｕａｌ ｒｅｐｒｏｄｕｃ￣
ｔｉｏｎ ｉｎ Ｚ. ｌａｔｉｆｏｌｉａꎬ ｗｈｉｃｈ ｉｓ ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｔｏ ｙｉｅｌｄ ｈｅ￣
ｔｅｒｏｚｙｇｏｔｅ ｄｅｆｉｃｉｅｎｃｙ.

Ｗｅ ａｌｓｏ ｆｏｕｎｄ ａ ｈｉｇｈ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒ￣
ｅｎｔｉａｔｉｏｎ ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ
ｍａｒｋｅｒｓ (ＦＳＴ ＝ ０􀆰４３２) . Ｓｉｍｉｌａｒ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅ ｈａｖｅ ｂｅｅｎ ｒｅｐｏｒｔｅｄ ｒｅｃｅｎｔｌｙ ｆｏｒ Ｚ. ｌａｔ￣
ｉｆｏｌｉａ ( ｉ􀆰 ｅ.ꎬ ＦＳＴ ＝ ０􀆰４０５[５]ꎻ ＦＳＴ ＝ ０􀆰４８１[２０] ) . Ｔｈｅ
ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｈｉｇｈ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅ ｃｏｕｌｄ ｂｅ ａｔ￣
ｔｒｉｂｕｔｅｄ ｔｏ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ ｂｅｔｗｅｅｎ ｐｏｐｕｌａ￣
ｔｉｏｎｓ (Ｎｍ ＝ ０􀆰５７６) . Ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ Ｗｒｉｇｈｔꎬ Ｎｍ ｃａｎ
ｂｅ ｉｎｔｅｒｐｒｅｔｅｄ ａｓ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｍｉ￣
ｇｒａｎｔｓ ｅｘｃｈａｎｇｅｄ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｅｍｅｓ ｐｅｒ ｇｅｎｅｒａ￣
ｔｉｏｎ[２１] . Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅꎬ ａｎ Ｎｍ ｖａｌｕｅ > １ ｓｕｇｇｅｓｔｓ ｌｉｔｔｌｅ

ｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅꎬ ｗｈｅｒｅａｓ ｌｏｗ ｍｉｇｒａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｉｎ ｉｎ￣
ｃｒｅａｓｅｄ ｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅ. Ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ ｆｒａｇｍｅｎｔａｔｉｏｎ
ｏｆ ｗｅｔｌａｎｄｓ ｉｎｔｏ ｉｓｌａｎｄｓ ｗｉｔｈｉｎ ｔｈｅ ｅｘｐａｎｓｉｖｅ ｔｅｒ￣
ｒｅｓｔｒｉａｌ ｈａｂｉｔａｔ ａｎｄ ｉｎｄｕｃｅｄ ｆｒａｇｍｅｎｔａｔｉｏｎ[５] ｍａｙ
ｅｘｐｌａｉｎ ｔｈｅ ｌｏｗ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ ａｎｄ ｈｅｎｃｅ ｈｉｇｈ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅ.

Ｔｈｅ １６ ｐｒｅｖｉｏｕｓｌｙ ｒｅｐｏｒｔｅｄ ｍａｒｋｅｒｓ ｗｅｒｅ ｄｅ￣
ｖｅｌｏｐｅｄ ｆｒｏｍ ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ Ｚ. ｌａｔｉｆｏｌｉａ ｆｒｏｍ ａ ｒｅ￣
ｓｅａｒｃｈ ｓｔａｔｉｏｎ ｉｎ Ｗｕｈａｎꎬ Ｈｕｂｅｉ[１１] . Ｉｎ ｏｕｒ ｓｔｕｄｙꎬ
ｗｅ ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ １５ ｍａｒｋｅｒｓ ｆｒｏｍ ｎａｔｕｒａｌ ｐｏｐｕｌａ￣
ｔｉｏｎｓ ａｃｒｏｓｓ ｆｉｖｅ ｌａｔｉｔｕｄｉｎａｌ ｚｏｎｅｓ ｉｎ Ｃｈｉｎａ. Ｔｈｅｓｅ
ｎｏｖｅｌ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ ｗｉｌｌ ｓｕｐｐｌｅｍｅｎｔ ｔｈｅ ａｌｒｅａｄｙ
ａｖａｉｌａｂｌｅ ｍａｒｋｅｒｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ. Ｔｈｉｓ ｃｕｒｒｅｎｔ ｔｏ￣
ｔａｌ ｏｆ ３１ ｍａｒｋｅｒｓ ｗｉｌｌ ｅｎａｂｌｅ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｔｈａｔ ｒｅ￣
ｑｕｉｒｅｓ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｒ ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ｐｏｗｅｒ ｐｒｏｖｉｄｅｄ ｂｙ ａ
ｌａｒｇｅｒ ｍａｒｋｅｒ ｓｅｔ.

Ｉｎ ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎꎬ ｔｈｅ １５ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｍｉｃｒｏｓａ￣
ｔｅｌｌｉｔｅ ｍａｒｋｅｒｓ ｗｉｌｌ ｂｅ ｕｓｅｆｕｌ ｆｏｒ ｅｘａｍｉｎｉｎｇ ｔｈｅ ｌｅ￣
ｖｅｌｓ ａｎｄ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｅｘｔａｎｔ ｎａ￣
ｔｕｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｚ. ｌａｔｉｆｏｌｉａ. Ｔｈｅ ｂａｓｅｌｉｎｅ ｇｅｎｅ￣
ｔｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｓｈｏｕｌｄ ｂｅ ｂｅｎｅｆｉｃｉａｌ ｆｏｒ ｃｏｌｌｅｃｔｉｎｇ
ａｎｄ ｃｏｎｓｅｒｖｉｎｇ ｅｃｏｎｏｍｉｃａｌｌｙ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｇｅｒｍ￣
ｐｌａｓｍ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ. Ｔｈｅ ｔｒａｎｓｆｅｒａｂｉｌｉｔｙ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ
ｗｉｔｈｉｎ ｔｈｅ ｔｒｉｂｅ Ｏｒｙｚｅａｅ ｃｏｕｌｄ ａｌｓｏ ｂｅ ｕｓｅｆｕｌ ｆｏｒ
ｆｕｒｔｈｅｒ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｎ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｂｒｅｅｄｉｎｇ.

Ａｃｋｎｏｗｌｅｄｇｍｅｎｔｓ: Ｔｈｅ ａｕｔｈｏｒｓ ｔｈａｎｋ Ｄｒ. Ｗｅｎ￣Ｌｏｎｇ
Ｆｕ (Ｗｕｈａｎ Ｂｏｔａｎｉｃａｌ Ｇａｒｄｅｎꎬ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉ￣
ｅｎｃｅｓꎬ Ｗｕｈａｎꎬ Ｃｈｉｎａ) ｆｏｒ ａｓｓｉｓｔａｎｃｅ ｗｉｔｈ ｓａｍｐｌｅ ｃｏｌｌｅｃ￣
ｔｉｏｎ.

Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ:
[ １ ] 　 Ｃｈｅｎ Ｙꎬ Ｌｏｎｇ Ｌꎬ Ｌｉｎ Ｘꎬ Ｇｕｏ Ｗꎬ Ｌｉｕ Ｂ. Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｈａｒ￣

ａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ａ ｓｅｔ ｏｆ ｄｉｓｅａｓｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ￣ｇｅｎｅ ａｎａｌｏｇｓ

(ＲＧＡｓ) ｆｒｏｍ ｗｉｌｄ ｒｉｃｅꎬ Ｚｉｚａｎｉａ ｌａｔｉｆｏｌｉａ Ｇｒｉｓｅｂ. Ｉ. Ｉｎｔｒｏ￣

ｇｒｅｓｓｉｏｎꎬ ｃｏｐｙ ｎｕｍｂｅｒ ｌａｂｉｌｉｔｙꎬ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｃｈａｎｇｅꎬ ａｎｄ

ＤＮＡ ｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎ ａｌｔｅｒａｔｉｏｎ ｉｎ ｓｅｖｅｒａｌ ｒｉｃｅ￣Ｚｉｚａｎｉａ ｉｎｔｒｏｇｒｅｓ￣

ｓｉｏｎ ｌｉｎｅｓ[Ｊ] . Ｇｅｎｏｍｅꎬ ２００６ꎬ ４９(２): １５０－１５８.

[ ２ ] 　 Ｔｅｒｒｅｌｌ Ｅꎬ Ｐｅｔｅｒｓｏｎ Ｐꎬ Ｒｅｖｅａｌ Ｊꎬ Ｄｕｖａｌｌ Ｍ. Ｔａｘｏｎｏｍｙ ｏｆ

Ｎｏｒｔｈ Ａｍｅｒｉｃａｎ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ｚｉｚａｎｉａ (Ｐｏａｃｅａｅ) [Ｊ] . Ｓｉｄａꎬ

１９９７ꎬ １７: ５３３－５４９.

[ ３ ] 　 Ｘｕ Ｘꎬ Ｗａｌｔｅｒｓ Ｃꎬ Ａｎｔｏｌｉｎ ＭＦꎬ Ａｌｅｘａｎｄｅｒ ＭＬꎬ Ｌｕｔｚ Ｓꎬ ｅｔ ａｌ.

Ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ ａｎｄ ｂｉｏｇｅｏｇｒａｐｈｙ ｏｆ ｔｈｅ ｅａｓｔｅｒｎ Ａｓｉａｎ￣Ｎｏｒｔｈ

Ａｍｅｒｉｃａｎ ｄｉｓｊｕｎｃｔ ｗｉｌｄ￣ｒｉｃｅ ｇｅｎｕｓ (Ｚｉｚａｎｉａ Ｌ.ꎬ Ｐｏａｃｅａｅ)

[Ｊ] . Ｍｏｌ Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔ Ｅｖｏｌꎬ ２０１０ꎬ ５５(３): １００８－１０１７.
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[ ４ ] 　 Ｐｅｎｇ ＳＬꎬ Ｙｏｕ ＷＨꎬ Ｑｉ Ｇꎬ Ｙａｎｇ ＦＬ. Ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｎｄ ｐｈｏｓ￣

ｐｈｏｒｕｓ ｕｐｔａｋｅ ｃａｐａｃｉｔｙ ａｎｄ ｒｅｓｏｕｒｃｅ ｕｓｅ ｏｆ ａｑｕａｔｉｃ ｖｅｇｅ￣

ｔａｂｌｅｓ ｆｌｏａｔｉｎｇ ｂｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｅｕｔｒｏｐｈｉｃａｔｅｄ ｌａｋｅ [ Ｃ / ＯＬ] / /

２０１３ Ｔｈｉｒｄ Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｃｏｎｆｅｒｅｎｃｅ ｏｎ Ｉｎｔｅｌｌｉｇｅｎｔ Ｓｙｓｔｅｍ

Ｄｅｓｉｇｎ ａｎｄ Ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ. ( ２０１３ － ０１ － ０１)

[２０１９－０９－０５] . ＤＯＩ: １０.１１０９ / ＩＳＤＥＡ.２０１２.２３７.

[ ５ ] 　 Ｃｈｅｎ ＹＹꎬ Ｌｉｕ Ｙꎬ Ｆａｎ ＸＲꎬ Ｌｉ Ｗꎬ Ｌｉｕ ＹＬ. Ｌａｎｄｓｃａｐｅ￣ｓｃａｌｅ

ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｗｉｌｄ ｒｉｃｅ Ｚｉｚａｎｉａ ｌａｔｉｆｏｌｉａ: Ｔｈｅ ｒｏｌｅｓ ｏｆ

ｒｉｖｅｒｓꎬ ｍｏｕｎｔａｉｎｓ ａｎｄ ｆｒａｇｍｅｎｔａｔｉｏｎ[ Ｊ] . Ｆｒｏｎｔ Ｅｃｏｌ Ｅｖｏｌꎬ

２０１７ꎬ ５: １７.

[ ６ ] 　 Ｇｕｏ ＨＢꎬ Ｌｉ ＳＭꎬ Ｐｅｎｇ Ｊꎬ Ｋｅ ＷＤ. Ｚｉｚａｎｉａ ｌａｔｉｆｏｌｉａ Ｔｕｒｃｚ.

ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｉｎ Ｃｈｉｎａ[Ｊ] . Ｇｅｎｅｔ Ｒｅｓｏｕｒ Ｃｒｏｐ Ｅｖｏｌꎬ ２００７ꎬ ５４

(６): １２１１－１２１７.

[ ７ ] 　 Ｃｈｅｎ ＹＹꎬ Ｃｈｕ ＨＪꎬ Ｌｉｕ Ｈꎬ Ｌｉｕ ＹＬ. Ａｂｕｎｄａｎｔ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒ￣

ｓｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｗｉｌｄ ｒｉｃｅ Ｚｉｚａｎｉａ ｌａｔｉｆｏｌｉａ ｉｎ ｃｅｎｔｒａｌ Ｃｈｉｎａ ｒｅ￣

ｖｅａｌｅｄ ｂｙ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ [ Ｊ] . Ａｎｎ Ａｐｐｌ Ｂｉｏｌꎬ ２０１２ꎬ １６１

(２): １９２－２０１.

[ ８ ] 　 Ｗａｎｇ ＨＭꎬ Ｗｕ ＧＬꎬ Ｊｉａｎｇ ＳＬꎬ Ｈｕａｎｇ ＱＮꎬ Ｆｅｎｇ ＢＨꎬ ｅｔ ａｌ.

Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｚｉｚａｎｉａ ｌａｔｉｆｏｌｉａ Ｇｒｉｓｅｂ. ｆｒｏｍ Ｐｏｙａｎｇ

ｌａｋｅ ｂａｓｉｎ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＳＳＲ ａｎｄ ＩＳＳＲ ａｎａｌｙｓｉｓ[ Ｊ] . Ｊ Ｐｌａｎｔ

Ｇｅｎｅｔ Ｒｅｓｏｕｒꎬ ２０１５ꎬ １６(１): １３３－１４１.

[ ９ ] 　 Ｆａｎ ＸＲꎬ Ｒｅｎ ＸＲꎬ Ｌｉｕ ＹＬꎬ Ｃｈｅｎ ＹＹ. Ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ

ｗｉｌｄ ｒｉｃｅ Ｚｉｚａｎｉａ ｌａｔｉｆｏｌｉａ ａｎｄ ｔｈｅ ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ｉｔｓ ｍａｎ￣

ａｇｅｍｅｎｔ ｉｎ ｔｈｅ Ｓａｎｊｉａｎｇ Ｐｌａｉｎꎬ Ｎｏｒｔｈｅａｓｔ Ｃｈｉｎａ[ Ｊ] . Ｂｉｏ￣

ｃｈｅｍ Ｓｙｓｔ Ｅｃｏｌꎬ ２０１６ꎬ ６４: ８１－８８.

[１０] 　 Ｚｈａｏ Ｙꎬ Ｚｈｏｎｇ Ｌꎬ Ｚｈｏｕ Ｋꎬ Ｓｏｎｇ Ｚꎬ Ｃｈｅｎ Ｊꎬ Ｒｏｎｇ Ｊ.

Ｓｅｅｄ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｗｉｌｄ

Ｚｉｚａｎｉａ ｌａｔｉｆｏｌｉａ ａｌｏｎｇ ａ ｌａｔｉｔｕｄｉｎａｌ ｇｒａｄｉｅｎｔ ｉｎ Ｃｈｉｎａ: Ｉｍｐｌｉ￣

ｃａｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ｎｅｏ￣ｄｏｍｅｓｔｉｃａｔｉｏｎ ａｓ ａ ｇｒａｉｎ ｃｒｏｐ [ Ｊ] . ＡｏＢ

Ｐｌａｎｔｓꎬ ２０１８ꎬ １０(６): ｐｌｙ０７２.

[１１] 　 Ｑｕａｎ Ｚꎬ Ｐａｎ Ｌꎬ Ｋｅ Ｗꎬ Ｌｉｕ Ｙꎬ Ｄｉｎｇ Ｙ. Ｓｉｘｔｅｅｎ ｐｏｌｙｍｏｒ￣

ｐｈｉｃ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｍａｒｋｅｒｓ ｆｒｏｍ Ｚｉｚａｎｉａ ｌａｔｉｆｏｌｉａ Ｔｕｒｃｚ.

(Ｐｏａｃｅａｅ)[Ｊ] . Ｍｏｌ Ｅｃｏｌ Ｒｅｓｏｕｒꎬ ２００９ꎬ ９(３): ８８７－８８９.

[１２] 　 Ｇｕｏ ＬＢꎬ Ｑｉｕ Ｊꎬ Ｈａｎ ＺＪꎬ Ｙｅ ＺＨꎬ Ｃｈｅｎ Ｃꎬ ｅｔ ａｌ. Ａ ｈｏｓｔ

ｐｌａｎｔ ｇｅｎｏｍｅ (Ｚｉｚａｎｉａ ｌａｔｉｆｏｌｉａ) ａｆｔｅｒ ａ ｃｅｎｔｕｒｙ￣ｌｏｎｇ ｅｎｄｏ￣

ｐｈｙｔｅ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ[Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｊꎬ ２０１５ꎬ ８３(４): ６００－６０９.

[１３] 　 Ｌｉ Ｑꎬ Ｗａｎ ＪＭ. ＳＳＲＨｕｎｔｅｒ: Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ａ ｌｏｃａｌ

ｓｅａｒｃｈｉｎｇ ｓｏｆｔｗａｒｅ ｆｏｒ ＳＳＲ ｓｉｔｅｓ( ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ)[Ｊ] . Ｈｅｒｅｄｉ￣

ｔａｓꎬ ２００５ꎬ ２７: ８０８－８１０.

[１４] 　 Ｋａｌｅｎｄａｒ Ｒꎬ Ｋｈａｓｓｅｎｏｖ Ｂꎬ Ｒａｍａｎｋｕｌｏｖ Ｙꎬ Ｓａｍｕｉｌｏｖａ Ｏꎬ

Ｉｖａｎｏｖ ＫＩ. ＦａｓｔＰＣＲ: Ａｎ ｉｎ￣ｓｉｌｉｃｏ ｔｏｏｌ ｆｏｒ ｆａｓｔ ｐｒｉｍｅｒ ａｎｄ

ｐｒｏｂｅ ｄｅｓｉｇｎ ａｎｄ ａｄｖａｎｃｅｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ[ Ｊ] . Ｇｅ￣

ｎｏｍｉｃｓꎬ ２０１７ꎬ １０９(３ / ４): ３１２－３１９.

[１５] 　 Ｄｏｙｌｅ ＪＪꎬ Ｄｏｙｌｅ ＪＬ. Ａ ｒａｐｉｄ ＤＮＡ ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｄｕｒｅ ｆｏｒ

ｓｍａｌｌ ｑｕａｎｔｉｔｉｅｓ ｏｆ ｆｒｅｓｈ ｌｅａｆ ｔｉｓｓｕｅ[ Ｊ] . Ｐｈｙｔｏｃｈｅｍ Ｂｕｌｌꎬ

１９８７ꎬ １９: １１－１５.

[１６] 　 Ｐｅａｋａｌｌ ＲＯＤꎬ Ｓｍｏｕｓｅ ＰＥ. ＧＥＮＡＬＥＸ ６: Ｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ

ｉｎ Ｅｘｃｅｌ. Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｏｆｔｗａｒｅ ｆｏｒ ｔｅａｃｈｉｎｇ ａｎｄ ｒｅ￣

ｓｅａｒｃｈ[Ｊ] . Ｍｏｌ Ｅｃｏｌ Ｎｏｔｅｓꎬ ２００６ꎬ ６: ２８８－２９５.

[１７] 　 Ｇｏｕｄｅｔ Ｊ. ＦＳＴＡＴ ｖｅｒ ２􀆰９􀆰４ꎬ ａ ｐｒｏｇｒａｍ ｔｏ ｅｓｔｉｍａｔｅ ａｎｄ

ｔｅｓｔ ｇｅｎｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｆｉｘａｔｉｏｎ ｉｎｄｉｃｅｓ[ＥＢ / ＯＬ] . (２００５－

０８－２３) [２０１９－０９－０５] . ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ２.ｕｎｉｌ.ｃｈ / ｐｏｐｇｅｎ /

ｓｏｆｔｗａｒｅｓ / ｆｓｔａｔ.ｈｔｍ.

[１８] 　 Ｋｕｍａｒ Ｓꎬ Ｓｔｅｃｈｅｒ Ｇꎬ Ｔａｍｕｒａꎬ Ｋ. ＭＥＧＡ７: Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｅｖｏ￣

ｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｇｅｎｅｔｉｃｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｖｅｒｓｉｏｎ ７􀆰０ ｆｏｒ ｂｉｇｇｅｒ ｄａｔａｓｅｔｓ

[Ｊ] . Ｍｏｌ Ｂｉｏｌ Ｅｖｏｌꎬ ２０１６ꎬ ３３(７): １８７０－１８７４.

[１９] 　 Ｈａｍｒｉｃｋ ＪＬꎬ Ｇｏｄｔ ＭＪＷ. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｌｉｆｅ ｈｉｓｔｏｒｙ ｔｒａｉｔｓ ｏｎ ｇｅ￣

ｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ [ Ｊ] . Ｐｈｉｌｏｓ Ｔｒａｎｓ Ｒ Ｓｏｃ

Ｌｏｎｄ Ｂ Ｂｉｏｌ Ｓｃｉꎬ １９９６ꎬ ３５１(１３４５): １２９１－１２９８.

[２０] 　 Ｘｕ ＸＷꎬ Ｋｅ ＷＤꎬ Ｙｕ ＸＰꎬ Ｗｅｎ Ｊꎬ Ｇｅ Ｓ. Ａ ｐｒｅｌｉｍｉｎａｒｙ ｓｔｕｄｙ

ｏｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅｏｇｒａｐｈｙ ｏｆ ｔｈｅ

ｗｉｌｄ ａｎｄ ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ Ｚｉｚａｎｉａ ｌａｔｉｆｏｌｉａ (Ｐｏａｃｅａｅ) ｂａｓｅｄ ｏｎ

Ａｄｈ１ａ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ[Ｊ] . Ｔｈｅｏｒ Ａｐｐｌ Ｇｅｎｅｔꎬ ２００８ꎬ １１６(６):

８３５－８４３.

[２１] 　 Ｗｒｉｇｈｔ Ｓ. Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ａｎｄ ｔｈｅ Ｇｅｎｅｔｉｃｓ ｏｆ Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ: ｔｈｅ

Ｔｈｅｏｒｙ ｏｆ Ｇｅｎｅ Ｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓ [ Ｍ] . Ｉｌｌｉｎｏｉｓ: Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ

Ｃｈｉｃａｇｏ Ｐｒｅｓｓꎬ １９６９.
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