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摘　要: 采用等位酶电泳技术研究了云南省中北部昆明、富民、宾川 3县 (市)及四川省西南

布拖县的硬枝野荞麦 (F ag opy rum u rop hy llum ) 6个天然居群的遗传多样性和分化。硬枝野荞

麦居群内维持有较高的遗传多样性,多态位点比率为 5010% ,预期杂合度和观察杂合度分别

为 01251和 01471。并对硬枝野荞麦 (F. u rop hy llum )与栽培荞麦之间遗传变异作了比较。

关键词: 等位酶; 等位基因频率; 遗传多样性;硬枝野荞麦 (F ag opy rum u rop hy llum )

　　中图分类号: Q 152; Q 948. 52　文献标识码: A　文章编号: 10002470X (2001) 0220107206

Genetic D ivers ity of F agopyrum u rop hy llum

Popula tion s in Southwest Ch ina

LUO D ing2Ze1　HOU X in2　ZHAO Zuo2Cheng3

(1. Institu te of Chem istry and L if e S cience, S ichuan N orm a l U n iversity , Chengdu 610066, Ch ina;

2. D ep artm en t of B iology , N ei M ong g ol U n iversity , H uheho t 010021, Ch ina;

3. Cheng d u Institu te of B iology , T he Ch inese A cad emy of S ciences, Chengdu 610041, Ch ina)

Abstract: Based on a llozym e electropho resis, the genet ic d iversity and differe2
n t ia t ion among 6 w ild popu la t ion s of F ag opy rum u rop hy llum from the coun t ies
Kunm ing, Fum in and B inchuan in the no rth2cen tra l part of Yunnan P rovince,
the coun ty Bu tuo in the sou thw east part of Sichuan P rovince, Ch ina, w ere
studied in th is paper. T he resu lts show ed that the genet ic d iversity w ith in w ild
popu la t ion w as h igh. T he percen tage of loci po lymo rph ism (P ) w as 5010% ,
the m ean s of expected and ob served heterozygo sit ies w ere 01251 and 01471,
respect ively. T he genet ic varia t ion betw een cu lt iva ted buckw heat and w ild
popu la t ion w as compared.
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硬枝野荞麦 (F ag opy rum u rop hy llum )是荞麦属 (F ag opy rum )中唯一的多年生半灌木

类型,在我国云南省中部高原及其毗邻的四川省凉山彝族自治州西南分布较为广泛。该地

区地质历史悠久,植物起源古老、种类丰富,是古北大陆起源植物的定居场所[1 ]。硬枝野荞

麦生长于海拔1 600～ 2 800 m的高原山地,是山坡及林缘灌丛的重要组成种类。该地区亦

是我国和世界苦荞麦生产和种质资源分布的核心地区[2 ]。土壤主要为弱酸性红壤。气候冷

凉,年均温度和≥10℃,年积温偏低。年降雨量较低,年均降水量多在1 000 mm以下。分析

研究该地区苦荞麦及其近缘野生荞麦居群的遗传多样性,对于荞麦栽培资源的保护,探讨

荞麦种系发生和进化特征均具有重要价值。已有报道[2, 3 ]采用等位酶分析荞麦栽培居群的

遗传变异和分化,但涉及其近缘野生种居群的遗传多样性研究,国内外均未见有过报道。

本研究选择了我国云南和四川省的 4个市、县境内共 6个硬枝野荞麦居群,采用等位

酶电泳法分析其遗传多样性和居群的遗传分化,旨在为苦荞麦种质资源的保存与恢复提

供依据,并为进一步探讨栽培荞麦与其近缘种间遗传关系提供基本资料。

1　材料和方法

1. 1　采样地点

在四川省凉山彝族自治州南部的布拖县,云南省中部的昆明市、富民县, 西北部的宾

川县境内,对 6个硬枝野荞麦天然居群进行调查和采样 (见表 1)。其中,布拖县 2个居群,

分别位于交际河区的联合乡场头和三岔河附近。昆明市 1个居群,位于西山山门附近。富

民县 2个居群,位于拖旦水库附近和北邑村。宾川县 1个居群,位于鸡足山。6个居群分布

的海拔高度介于 1 600～ 2 800 m。
表 1　硬枝野荞麦天然居群编号和采样地点

T able 1　N um bers and samp ling of w ild popu lat ion of F ag opy rum u rop hy llum

居群编号
Pop. N o

居群
Popu lation nam e

地点
L ocality

海拔 (m )
E levation

居群编号
Pop. N o

居群
Popu lation nam e

地点
L ocality

海拔 (m )
E levation

1 BU TUO 127 布拖 2 800 4 FUM IN 139 富民 2 200

2 BU TUO 131 布拖 1 600 5 FUM IN 144 富民 1 800

3 KUNM IN G146 昆明 1 800 6 B IN CHUAN 167 宾川 2 200

1. 2　样品的采集和处理

1998年秋季在野外采集硬枝野荞麦成熟果实带回成都室内保存过冬。1999年 4月将

所采集硬枝野荞麦的成熟果实带到北京。在室温 21℃下,将种子置培养皿中用蒸馏水浸

泡 6 h,再转入塑料盆栽钵细砂土中播种待萌发。17 d 之后,子叶转绿色,每个居群随机取

17～ 26个单株, 6个居群共取 121个单株。每个单株取 0105 g 新鲜子叶材料,加入 100 ΛL

复杂磷酸提取缓冲液[4 ] ,分别冰镇研磨。以 6 mm × 2 mm 的新华 1号滤纸沁子吸取提取

液,然后将滤纸沁子置放玻璃培养皿内,保存于- 70 ℃低温冷冻箱备用。

1. 3　淀粉凝胶电泳

采用水平式淀粉凝胶电泳分析了 7 个酶系统。它们分别是还原型辅酶É 心肌黄酶
(D IA )、异柠檬酸脱氢酶 ( IDH )、苹果酸脱氢酶 (M DH )、62磷酸葡萄糖脱氢酶 (PGD )、磷酸

葡萄糖异构酶 (PG I)、磷酸葡萄糖变位酶 (PGM )、莽草酸脱氢酶 (SKD )。所用的水解淀粉

酶系美国 Sigm a 公司产品 (S24501) ,采用不连续缓冲液系统[5 ] ,淀粉胶浓度为 12%。酶带
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染色主要采用胶染方法[4 ]。

1. 4　酶谱记录和遗传学解释

在电泳酶谱记录纸上画出带谱的相对位置和浓度,并用黑白胶卷对凝胶切片上酶谱

一一拍照记录,再以彩色反转片有选择的拍照,作为酶谱的永久保存。采用基因构成法分

析解释谱带和命名,并确定基因位点和等位基因。

1. 5　数据分析

电泳数据采用B io sys21 软件在计算机上运算,输入全部个体的基因型,计算出等位

基因频率,进而计算出平均等位基因数目A、多态位点比率 P (采用最常见的等位基因频

率不超过 95%标准)、观察杂合度H 0、预期杂合度H e
[6 ] ,以及W righ t (1978)的固定指数

(F IS、F IT )。

1. 6　聚类分析

利用等位酶分析所得到的 6 个居群间遗传一致度 ( I)的数据进行聚类分析。采用

Stat ist ics软件和 IBM 2PÊ计算机完成。聚类皆采用不加权对组平均法 (U nw eigh ted pair2
group average)。

2　结果

2. 1　等位基因频率

经过 7种酶系统的检测,获得 11个等位酶位点,各位点上等位基因频率见表 2。其结

果显示,有多态位点 8个: 其中 4个多态位点上 (D IA 21、D IA 22、PGD 21和 S KD 21) 均有

3 个等位基因; 1个多态位点上 ( ID H 21) 有 4个等位基因; 另有单态位点 3 个 (M D H 22、

M D H 23和 PG I 21)。
表 2　硬枝野荞麦居群的等位基因频率

T able 2　A llele frequencies in the popu lat ions of F ag opy rum u rop hy llum

位　点

Locus

居　群 　　Popu lation

1 2 3 4 5 6

位　点

Locus

居　群 　　Popu lation

1 2 3 4 5 6

D IA 21 M D H 23

A 0. 500 0. 500 0. 500 1. 000 0. 500 0. 500 A 1. 000 1. 000 1. 000 1. 000 1. 000 1. 000

B 0. 000 0. 000 0. 000 0. 000 0. 000 0. 500 PGD 21

C 0. 500 0. 500 0. 500 0. 000 0. 500 0. 000 A 0. 500 0. 500 0. 500 0. 500 0. 500 0. 324

D IA 22 B 0. 500 0. 500 0. 500 0. 500 0. 500 0. 324

A 0. 500 0. 500 0. 500 0. 500 0. 500 0. 500 C 0. 000 0. 000 0. 000 0. 000 0. 000 0. 353

B 0. 000 0. 000 0. 000 0. 000 0. 000 0. 059 PG I21

C 0. 500 0. 500 0. 500 0. 500 0. 500 0. 441 A 1. 000 1. 000 1. 000 1. 000 1. 000 1. 000

ID H 21 PGM 21

A 0. 000 0. 000 0. 023 0. 000 0. 000 0. 000 A 0. 500 0. 500 0. 500 0. 500 0. 500 1. 000

B 0. 500 0. 500 0. 500 0. 500 0. 500 0. 000 B 0. 500 0. 500 0. 500 0. 500 0. 500 0. 000

C 0. 000 0. 000 0. 000 0. 000 0. 000 0. 500 PGM 22

D 0. 500 0. 500 0. 477 0. 500 0. 500 0. 500 A 1. 000 1. 000 1. 000 1. 000 1. 000 0. 647

M D H 21 B 0. 000 0. 000 0. 000 0. 000 0. 000 0. 353

A 0. 000 0. 000 0. 000 0. 000 0. 500 0. 500 S KD 21

B 1. 000 1. 000 1. 000 1. 000 0. 500 0. 500 A 0. 692 0. 500 0. 500 0. 444 0. 000 0. 676

M D H 22 B 0. 308 0. 500 0. 500 0. 556 1. 000 0. 059

A 1. 000 1. 000 1. 000 1. 000 1. 000 1. 000 C 0. 000 0. 000 0. 000 0. 000 0. 000 0. 265
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比较表 2所列 6个居群间的位点多态性差异,可发现 8个多态位点上有 6个等位基

因是居群 6 (宾川居群) 的特有等位基因,而为其它 5个居群所没有。仅 1个等位基因属居

群 3 (昆明居群) 的特有基因。上述居群所特有等位基因的频率有的很低, 如居群 3 的

ID H 212A 的频率 01023,居群 6的D IA 222B 的频率 01059。但有的特有基因的频率较高,

如居群 6 在 5 个位点上都存在较高频率的特有基因: D IA 212B、ID H 212C、PGD 212C、
PGM 222B 和 S KD 212C 的频率在 01265～ 01500范围,表现出较高水平变异性。

2. 2　遗传多样性度量

从表 3 可见, 11 个位点的平均遗传变异水平以宾川居群 (N o16) (A = 118, P =

5813% , H o = 01525, H e = 01304) 最高, 以富民拖旦水库居群 (N o14) (A = 114, P =

4117% , H o= 01333, H e= 01208) 最低。而在另外 4个居群 (N o. 1、N o. 2、N o. 3、N o. 5)

表 3　硬枝野荞麦居群 11个酶位点的平均遗传变异
T able 3　M eans of variab ility at 11 L oci in the popu lat ions

of F ag opy rum u rop hy llum

居群编号
Pop. N o.

居群
Popu lation

平均基因数
A
多态位点比率

P (% )
观察杂合度

Ho

预期杂合度
H e

1 BU TUO 127 1. 5 50. 0 0. 468 0. 244

2 BU TUO 131 1. 5 50. 0 0. 500 0. 250

3 KUNM IN G146 1. 6 50. 0 0. 500 0. 252

4 FUM IN 139 1. 4 41. 7 0. 333 0. 208

5 FUM IN 144 1. 5 50. 0 0. 500 0. 250

6 B IN CHUAN 167 1. 8 58. 3 0. 525 0. 304

平均M ean 1. 55 50. 0 0. 471 0. 251

之间, 上述遗传多

样性指标 (A、P、

H o、H e ) 数值表现

相对一致。见表 3,

各居群的观察杂合

度值均较高, H o 在

01333～ 01525 范

围。居群观察杂合

度 (H o ) 与预期杂

合度 (H e ) 数值相

差 (H o> H e) 均较大,表明居群中杂合体的适合度普遍高于纯合体。

2. 3　固定指数

用W righ t 的 F 统计量来反映硬枝野荞麦居群的遗传结构 (见表 4)。固定指数 (F IS、

F IT )可表示在居群水平上或种水平上基因型频率偏离H ardy2w einberg 遗传平衡的程度。

表 4所列 8个多态位点的 F IS和 F IT平均值分别为 - 01875 和 - 01573,反映出无论在居

群水平还是在种水平上,实际基因型和基因频率均偏离H ardy2W einberg 平衡。F< 0,显

示纯合体不足,杂合体过量。这一结果与表 3中Ho> H e的结果一致,均表明居群自交率

低或居群纯合体适合度低。
表 4　硬枝野荞麦居群的 F统计量

T able 4　F2sta t ist ics at a ll loci in the popu lat ions of F ag opy rum u rop hy llum

位点L ocus F IS
3 F IT

3 3 位点L ocus F IS
3 F IT

3 3 位点L ocus F3
IS F IT

3 3

D IA 21 - 1. 000 - 0. 538 M D H 21 - 1. 000 - 0. 200 PGM 22 - 0. 545 - 0. 063

D IA 22 - 0. 966 - 0. 962 PGD 21 - 0. 895 - 0. 806 S KD 21 - 0. 341 　0. 013

ID H 21 - 0. 986 - 0. 745 PGM 21 - 1. 000 - 0. 714 平均M ean - 0. 875 - 0. 573

　　注: 3 表示在亚居群中基因型的实际频率和理论预期频率的离差; 3 3 表示在总居群中基因型的实际频率和
理论预期频率的离差。

N o te: F IS D eviate of observed frequency and expected frequency in geno type of subpopu lation; F IT D eviate
of observed frequency and expected frequency in geno type of to tal popu lation.

3　讨论

硬枝野荞麦居群的平均多态位点比率 P = 5010% (4117%～ 5813% ) ,平均预期杂合
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度H e= 01251 (01208～ 01304) ,平均等位基因数目A = 1155 (114～ 118)。对照H am rick 对

165 属 449 种植物的统计结果[7 ] ,植物居群水平的上述 3 项遗传多样性指标值分别为:

P= 35% , H e= 01113, A = 1152。可见,硬枝野荞麦居群除平均等位基因数目 (A )略高一些

外,其它 2项多样性指标值均明显高于其它植物。本工作检测了 11个基因位点,获得 8个

多态位点,等位基因数量较多 (见表 2)。其中 5个多态位点上等位基因数量均超过 3个。

多态位点上等位基因频率分布较均匀。所以硬枝野荞麦居群具有较高的遗传多样性。

比较 6个硬枝野荞麦居群在 11个基因位点上的变异水平 (见 2. 2) ,以云南西北部的

宾川居群 (N o. 6)的遗传变异指标 (A、P、H o、H e)值较高。表 2显示在全部多态位点上,宾

川居群 (N o. 6)具较多数目等位基因, 除 1 个频率较低的稀有基因 (D IA 222B 的频率为
01059)以外,各位点上基因频率分布较均匀,表明该居群的基因丰富度高。位于云南省中

部的富民拖旦水库居群 (N o. 4)表现较低的遗传变异水平。对照表 2所列的基因频率分

布,可知在所检测位点上,富民拖旦水库居群 (N o. 4)的等位基因相对较单调,在所检测多

态位点上均缺乏特有基因,因而该居群平均等位基因数目 (A )、多态位点比率 (P)等指标

值较低。见表 3,富民拖旦水库居群 (N o. 4)的观察杂合度 (H o) ,预期杂合度 (H e)亦表现最

低,显示其等位基因频率分布均匀程度较低。

据一年生荞麦栽培居群的等位酶研究结果[2, 3 ] ,对比 6个硬枝野荞麦天然居群的遗传

多样性度量主要指标平均值 (见表 5) ,表明除平均等位基因数目 (A )略低而外,其它度量

指标值 (P、H e、H o)均高于一年生栽培荞麦。由于硬枝野荞麦系多年生半灌木型植物,在我

国西南分布较广泛,对当地土壤气侯环境的适应性强。其生命周期长、世代重叠特征有利

于居群内遗传变异的维持和积累。野生居群并可避免栽培居群中人工选择因素干扰,所以

表现相对较高的遗传多样性水平。

表 5　硬枝野荞麦与栽培荞麦遗传变异比较
T able 5　Comparison of genetic varia t ion betw een F ag opy rum

u rop hy llum and cu lt ivated buckw heat　　

指标
Index

硬枝野荞麦
F. u rop hy llum

甜荞麦
F. escu len tum

苦荞麦
F. ta ta ricum

平均预期杂合度 (H e) 0. 251 0. 124 0. 218

平均观察杂合度 (H 0) 0. 471 0. 124 0. 187

平均多态位点位比率 (P) 50. 0% 36. 4% 46. 6%

平均等位基因数目 (A ) 1. 55 1. 60 1. 80

硬枝野荞麦居群较之

苦荞麦和甜荞麦栽培居群

保存有较高的遗传变异水

平, 相应在野生居群中基

因型杂合率偏高, 显示在

其居群的遗传组成上有不

同特点。栽培荞麦中苦荞

麦属自花授粉植物。已报

道 8个苦荞麦居群的内繁育系数 (F IS) 均值为 01098,显示部分居群中纯合体过量,处于

不平衡状态[2 ]。而甜荞麦属虫媒植物。据研究报道,亚洲各地栽培居群的 8个多态位点上

等位基因频率均很好地符合H ardy2w einberg 平衡[3 ]。本研究结果显示, 8个多态位点上

内繁育系数 (F IS)都为负值 (见表 4) ,这一结果与该地区另一野生荞麦——金荞麦 (F. d i2
botry s)居群的遗传结构测定结果[8 ]相一致; 表明野生荞麦居群受一些生态因子干扰,其纯

合体适合度普遍低于杂合子适合度,可能由于选择作用或非随机交配,导致居群的基因频

率偏离遗传平衡; 居群生长环境中严酷的土壤气候因子,通过植物选择性繁育方式,较强

地影响到野生荞麦居群的遗传变异。
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