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摘　 要: 粗山羊草分布范围广ꎬ遗传变异丰富ꎬ被认为是改良普通小麦的重要基因源ꎮ 为深入了解不同来源

粗山羊草种质的遗传多样性和群体结构ꎬ该研究利用 ＩＳＳＲ 分子标记对 ５６ 份粗山羊草种质进行了遗传多样

性和群体结构分析ꎮ 结果表明:(１)１６ 个 ＩＳＳＲ 引物共检测 １７０ 条多态性位点ꎬ每个 ＩＳＳＲ 引物多态性位点为

３~ １８ 条ꎬ平均为 １０.６３ 条ꎻ多态性信息(ＰＩＣ)变异范围为 ０.１７~ ０.８５ꎬ平均为 ０.６７ꎮ (２)粗山羊草 ４ 个群体的

遗传多样性比较显示ꎬ中亚粗山羊草的群体遗传多样性水平最高(Ｈｅ ＝ ０.２２５ ４ꎬＩ ＝ ０.３５５ ７)ꎬ群体间的基因

流较低(Ｎｍ ＝ １.６３８ ６)ꎮ (３)聚类结果在遗传相似系数约 ０.６７ 处ꎬ来源于塔吉克斯坦 ６ 份和土库曼斯坦 ２ 份

粗山羊草种质材料聚成一类(Ｇｒｏｕｐ ２)ꎻ其他 ４８ 份种质材料形成一大类(Ｇｒｏｕｐ １)ꎬ其中 Ｇｒｏｕｐ １ 可进一步分

成 ３ 个 Ｓｕｂ 亚类ꎬ呈现出来源相同的粗山羊草种质材料倾向聚在一起ꎮ (４)群体结构分析将 ５６ 份粗山羊草

种质分为 ５ 个群体ꎬ其中ꎬ来源于西亚伊朗 Ｖ 群体种质材料遗传背景比较一致ꎬ混杂程度相对较低ꎻ进一步

分析各群体 Ｑ 值ꎬ发现 ＩＶ 群体种质材料亲缘关系的来源相对复杂ꎬ遗传多样最为丰富ꎮ 该研究结果可为粗

山羊草种质亲缘关系解析、种质多样性保护提供重要参考依据ꎬ为其科学利用以及进化研究奠定基础ꎮ
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　 　 粗山羊草(Ａｅｇｉｌｏｐｓ ｔａｕｓｃｈｉｉꎬ ＤＤꎬ ２ｎ ＝ ２ｘ ＝ １４)
别称为节节麦ꎬ属于禾本科小麦族(Ｔｒｉｔｉｃｅａｅ)山羊

草属 ( Ａｅｇｉｌｏｐｓ)ꎬ 被 认 为 是 普 通 小 麦 ( Ｔｒｉｔｉｃｕｍ
ａｅｓｔｉｖｕｍꎬ ＡＡＢＢＤＤꎬ ２ｎ ＝ ６ｘ ＝ ４２)Ｄ 基因组祖先的

供 体 种 ( Ｌａｇｕｄａｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９１ꎻ Ｄｖｏｒａｋ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１２)ꎮ 粗山羊草主要分布在欧亚大陆中部ꎬ其起

源中心位于里海南部海岸和阿塞拜疆ꎬ而后分别

向东越过土库曼斯坦的科彼特山脉扩散到中国的

新疆和黄河中部地区ꎬ向西穿越土耳其东南的山

谷传播至叙利亚中部地区(Ｌｕｂｂｅｒｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９１)ꎮ
已有研究表明ꎬ粗山羊草 Ｄ 基因组具有丰富遗传

变异性ꎬ如抗逆性 ( Ａｂｂａｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)、抗病性

(Ｏｌｓｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)、优异品质基因(Ｈｓａｍ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００１)等ꎬ已被作为改良普通小麦的重要种质资源

之一( Ｌａｇｕｄａｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９１ꎻ Ｄｖｏｒａｋ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２ꎻ
赵昕鹏等ꎬ ２０１９ꎻ 郜晓峰等ꎬ ２０２１)ꎮ

核心种质的收集和评价是种质的应用、创新

及作物新品种选育的基础ꎬ尤其对供体物种遗传

多样性和群体结构的研究不仅能了解物种亲缘关

系ꎬ还可以为其合理高效的保护和利用提供理论

基础(Ｍｏｕｒａｄ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ 粗山羊草的遗传多样

性已从形态学、生理学、种子储藏蛋白、同工酶、分
子标记等进行广泛研究 ( Ｗｉｌｌｉａｍ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９３ꎻ
Ｇｈａｓｅｍｚａｄｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８ꎻ Ｍａｈｊｏｏｂ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎮ
其中ꎬ因为分子标记不受表型条件局限ꎬ可早期完

成ꎬ所以被公认为是研究遗传多样性和群体结构

高 效、 灵 活 的 方 法 ( Ａｂｏｕｚｉｅｄ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３ )ꎮ
Ｌｕｂｂｅｒｓ 等(１９９１)对不同来源 １０２ 份粗山羊草 ２５
个位点的 ＲＦＬＰ 分析ꎬ发现来自里海的粗山羊草变

异最大ꎬ阿富汗次之ꎬ而土耳其和巴基斯坦的变异

最小ꎬ并进一步支持粗山羊草起源于里海南部海

岸ꎮ 孔令让等(１９９８)利用 ＲＡＰＤ 标记分析粗山羊

草两个亚种的基因组 ＤＮＡ 多态性ꎬ表明 Ａｅｇｉｌｏｐｓ
ｔａｕｓｃｈｉｉ ｓｓｐ. ｔａｕｓｃｈｉｉ 多态性明显高于 Ａ. ｔａｕｓｃｈｉｉ
ｓｓｐ. ｓｔｒａｎｇｕｌａｔａꎮ Ｐｅｓｔｓｏｖａ 等(２０００)利用 ＳＳＲ 标记

分析 １１３ 份粗山羊草遗传多样性ꎬ发现来自高加

索地区的粗山羊草多样性比中亚地区的丰富ꎬ同
时ꎬ将其划分为两大类且与地理分布一致ꎮ

基于内部简单重复序列( ｉｎｔｅｒ￣ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ
ｒｅｐｅａｔｓꎬＩＳＳＲ)是一种显性分子标记ꎬ具有较高的多

态性、重复性、稳定性且操作简便等诸多优点ꎬ已
广泛应用在埃及小麦 ( Ｅｇｙｐｔｉａｎ ｗｈｅａｔ) ( Ａｂｄｅｌ￣
Ｌａｔｅｉｆ ＆ Ｈｅｗｅｄｙꎬ ２０１８ )、 硬 粒 小 麦 ( Ｔｒｉｔｉｃｕｍ
ｄｕｒｕｍ) ( Ａｓｌａｎ￣Ｐａｒｖｉｚ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０ )、 钩 刺 山 羊

(Ａｅｇｉｌｏｐｓ ｔｒｉｕｎｃｉａｌｉｓ) ( Ｋｈｏｄａｅｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)、大麦

(Ｈｏｒｄｅｕｍ ｖｕｌｇａｒｅ) (张超等ꎬ２０２０)等小麦及野生

近缘属种的遗传多样性研究ꎮ 目前ꎬ利用 ＩＳＳＲ 标

记研究粗山羊草遗传多样性的研究报道较少ꎬ仅
李玉阁等(２０１７)利用 ９ 个 ＩＳＳＲ 标记研究了 ７５ 份

中国粗山羊草的遗传多样性ꎬ结果将中国粗山羊

草划分为黄河流域和新疆两大群体ꎬ并筛选到 ５
份具有独特变异的黄河流域类型ꎬ进一步研究认

为黄河流域种群是从伊朗或土库曼斯坦南部地区

直接传播而来(Ｗｅｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８ꎻ Ｓｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ
普通小麦的 Ｄ 基因组来源于有限粗山羊草类群ꎬ
但多倍化和进化“瓶颈”导致其遗传基础日益狭

窄ꎬ与 Ａ、Ｂ 基因组相比ꎬ小麦 Ｄ 基因组的遗传多样

性尤其匮乏ꎮ 为了利用不同来源粗山羊草类群拓

展小麦 Ｄ 基因组ꎬ首先要解析粗山羊草种质遗传

多样性ꎮ 因此ꎬ本研究利用 １６ 个 ＩＳＳＲ 标记对不同

来源的 ５６ 份粗山羊草种质开展遗传多样性和群

体结构研究ꎬ旨在了解它们的遗传多样性和群体
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结构ꎬ解析它们的亲缘关系ꎬ以期为种质多样性保

护和科学利用提供理论基础ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 试验材料

５６ 份粗山羊草(Ａｅｇｉｌｏｐｓ ｔａｕｓｃｈｉｉ)种质材料(表
１)ꎬ其中来源于西亚 ２３ 份(伊朗 １８ 份、土耳其和

阿塞拜疆各 ２ 份、格鲁吉亚 １ 份)ꎬ中亚 ２６ 份(阿
富汗 １１ 份、土库曼斯坦 ９ 份、塔吉克斯坦 ６ 份)ꎬ
南亚 ３ 份(巴基斯坦 ３ 份)ꎬ东亚 １ 份(中国 １ 份)ꎬ
未知 ３ 份ꎬ均由美国种质资源库(Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｇｅｎｅｔｉｃ
Ｒｅｓｏｕｒｃｅ Ｐｒｏｇｒａｍꎬ ＮＰＧＳ) 馈赠ꎬ在河南科技学院

小麦中心繁殖并保存ꎮ
１.２ ＤＮＡ 提取

按照 Ｙａｎ 等(２００２)２×ＣＴＡＢ 的方法ꎬ从 ５６ 份

粗山羊草种质材料的幼嫩叶片中提取基因组

ＤＮＡꎬ并经 Ｎａｎｏｄｒｏｐ ２０００(美国赛默飞世尔)检测

ＤＮＡ 浓度和纯度ꎮ
１.３ ＩＳＳＲ￣ＰＣＲ 扩增分析

参照 Ｋｈｏｄａｅｅ 等( ２０２１)研究ꎬ选用扩增清晰

且重复性好的 １６ 个 ＩＳＳＲ 引物(上海生物工程技

术服务有限公司合成)对 ５６ 份粗山羊草种质材料

进行遗传多样性分析(表 ２)ꎮ
ＩＳＳＲ￣ＰＣＲ 扩增体系 ２０ μＬ:１０ μＬ ２×Ｔａｑ ＰＣＲ

ＳｔａｒＭｉｘ(北京康润诚业生物科技有限公司)、６ μＬ
ｄｄＨ２Ｏ、２ μＬ ＩＳＳＲ 引物 ( １０ ｐｍｏｌ􀅰μＬ￣１ )、 ２ μＬ
ＤＮＡ(５０ ~ ６０ ｎｇ􀅰μＬ￣１)ꎮ 其 ＰＣＲ 扩增程序如下:
９４ ℃预变性 ５ ｍｉｎꎻ９４ ℃变性 ３０ ｓꎬ５３.７ ~ ６０.５ ℃
(视不同引物而定)退化 ４５ ｓꎬ７２ ℃延伸 ２ ｍｉｎꎬ共
３５ 个循环ꎻ７２ ℃ 再延伸 ７ ｍｉｎꎬ４ ℃ 继续保存ꎮ
ＰＣＲ 扩增产物经 １.２％变性琼脂糖凝胶电泳分离ꎬ
Ｄ２０００ ｂｐＤＮＡ 分子量标准(天根生化科技有限公

司)作为对照ꎬ观察结果ꎬ照相并保存ꎮ
１.４ 数据分析

依据 ＩＳＳＲ 扩增电泳图ꎬ分别读取数据ꎬ相同迁

移率处有带为 １ꎬ无带为 ０ꎬ模糊不清楚为 ９９９ꎬ并
建立 二 元 数 据 矩 阵ꎮ 利 用 ＰｏｗｅｒＭａｒｋｅｒ ３. ２. ５
(Ｌｉｕ ＆ Ｍｕｓｅꎬ ２００５) 软件分析多态性信息含量

( ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔꎬ ＰＩＣ )ꎻ 应 用

Ｐｏｐｇｅｎｅ １.３２(Ｙｅｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９９)软件计算群体观察

到的等位基因(Ｎａ)和有效等位基因数(Ｎｅ)、Ｎｅｉ’ ｓ
基因多样性指数(Ｈｅ)和 Ｓｈａｎｎｏｎ’ ｓ 信息指数( Ｉ)、
不同群体间的总基因多样性(Ｈ ｔ)、群体内的基因

多样性(Ｈ ｓ)、群体间的基因多样性(Ｄ ｓｔ)、遗传分

化系数(Ｇ ｓｔ)和基因流(Ｎｍ)ꎻ采用 Ｎｔｓｙｓ ２.１(Ｒｏｈｌｆꎬ
２０００) 软件ꎬ基于简单匹配系数 ( ｓｉｍｐｌｅ ｍａｔｃｈｉｎｇ
ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔꎬＳＭ)进行非加权平均法(ＵＰＧＭＡ)聚类

分析ꎮ
将数据转换成 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ２.３.４(Ｐｒｉｔｃｈａｒｄ ｅｔ ａｌ.ꎬ

２０００)软件的格式ꎬ进行群体遗传结构分析ꎮ 将 Ｋ
值设为 ２ ~ ２０ꎬ基于模型每个 Ｋ 值进行 １０ 次分析ꎬ
再通过 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ Ｈａｒｖｅｓｔｅｒ(Ｅａｒｌ ＆ Ｖｏｎｈｏｌｄｔꎬ ２０１２)
确定最合适的 Ｋ 值ꎬ构建遗传结构图ꎮ 同时ꎬ计算

群体中种质材料变异源于该群体中的概率 Ｑ 值ꎬ
用于分析其遗传成分ꎮ

２　 结果与分析

２.１ ５６ 份粗山羊草种质 ＩＳＳＲ 引物多态性

１６ 个 ＩＳＳＲ 引物在 ５６ 份粗山羊草种质材料中

扩增出 １７５ 条清晰稳定的条带ꎬ其中ꎬＩＳＳＲ１３ 引物

扩增条带最多(１９ 条)ꎬＩＳＳＲ２３ 和 ＩＳＳＲ２８ 引物扩

增带最少(３ 条)ꎬ平均为 １０.９４ 条ꎮ 各 ＩＳＳＲ 引物

的多态性条带数为 ３ ~ １８ 条ꎬ平均为 １０.６３ 条ꎬ多
态性位点百分率为 ９７. １４％ꎮ ＩＳＳＲ 引物 ＰＩＣ 在

０.１７( ＩＳＳＲ２８) ~ ０.８５( ＩＳＳＲ５ 和 ＩＳＳＲ２７)之间ꎬ平均

为 ０.６７ꎮ 其中 １２ 个 ＩＳＳＲ 引物的 ＰＩＣ 值高于平均

值ꎬ占 ７５％(表 ２)ꎮ Ｂｏｔｓｔｅｉｎ 等(１９８０)提出了衡量

基因变异程度高低的 ＰＩＣꎬ并将 ＰＩＣ 分成 ３ 个程

度:高度(ＰＩＣ>０.５０)、中度(０.２５≤ＰＩＣ≤０.５０)和

低度(ＰＩＣ<０.２５)ꎮ 本研究中 １６ 个 ＩＳＳＲ 引物 ＰＩＣ
中ꎬ除 引 物 ＩＳＳＲ３ ( ＰＩＣ ＝ ０. ４９ )、 ＩＳＳＲ７ ( ＰＩＣ ＝
０.１９)、ＩＳＳＲ２３(ＰＩＣ ＝ ０.３９)和 ＩＳＳＲ２８( ＰＩＣ ＝ ０.１７)
外ꎬ其他均表现为高度多态性信息ꎮ
２.２ ５６ 份粗山羊草种质群体遗传多样性和分化程

度分析

５６ 份粗山羊草种质材料按中亚、西亚、南亚和

其他 ４ 个群体进行遗传多样性分析ꎬ由表 ３ 可知ꎬ
４ 个群体的观测等位基因数(Ｎａ)、有效等位基因

数(Ｎｅ)、Ｎｅｉ’ ｓ 基因多样性指数(Ｈｅ)与 Ｓｈａｎｎｏｎ’ ｓ
信息指数( Ｉ)由高到低排序为中亚>西亚>其他>南
亚ꎮ 这说明中亚粗山羊草的群体遗传多样性水平

最高ꎬ西亚次之ꎬ其他和南亚的相对较低ꎮ 进一步

分析群体基因的分化程度ꎬ由表 ４ 可知ꎬ５６ 份粗山

羊草种质材料的总基因多样性(Ｈ ｔ)为０.２３６ ０ꎬ４
个群体间发生一定的遗传分化(Ｇ ｓｔ ＝ ０.２３３ ８)ꎬ而
群体内基因多样性比值为 ０.７６６ ２(Ｈ ｓ / Ｈ ｔ) ꎬ 并存
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表 １　 供试 ５６ 份粗山羊草种质材料来源
Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｏｕｒｃｅｓ ｏｆ ５６ Ａｅｇｉｌｏｐｓ ｔａｕｓｃｈｉｉ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ

种质材料
Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ

数量
Ｎｕｍｂｅｒ

来源
Ｓｏｕｒｃｅ

ＣＩａｅ１ꎬ ＣＩａｅ２ꎬ ＰＩ５１１３６５ ３ 巴基斯坦 Ｐａｋｉｓｔａｎ

ＣＩａｅ３ꎬ ＣＩａｅ４ꎬ ＣＩａｅ５ꎬ ＣＩａｅ６ꎬ ＰＩ２２０３３１ꎬ ＰＩ２２０６４１ꎬ ＰＩ２２０６４２ꎬ ＰＩ３１７３９２ꎬ ＰＩ３１７３９４ꎬ
ＰＩ３１７３９８ꎬ ＰＩ５１１３６６

１１ 阿富汗 Ａｆｇｈａｎｉｓｔａｎ

ＣＩａｅ８ꎬ ＣＩａｅ９ꎬ ＣＩａｅ１０ꎬ ＣＩａｅ１３ꎬ ＣＩａｅ１４ꎬ ＣＩａｅ１５ꎬ ＣＩａｅ１６ꎬ ＣＩａｅ１７ꎬ ＣＩａｅ１８ꎬ ＣＩａｅ１９ꎬ
ＣＩａｅ２０ꎬ ＣＩａｅ２１ꎬ ＰＩ２６８２１０ꎬ ＰＩ２７６９８５ꎬ ＰＩ５１１３６８ꎬ ＰＩ５１１３７８ꎬ ＰＩ５１１３７９ꎬ ＰＩ５１１３８２

１８ 伊朗 Ｉｒａｎ

ＣＩａｅ６８ꎬ ＰＩ４８６２６９ ２ 土耳其 Ｔｕｒｋｅｙ

ＰＩ３４９０３７ꎬ ＰＩ４２８５６４ ２ 阿塞拜疆 Ａｚｅｒｂａｉｊａｎ

ＰＩ４２８５６３ １ 格鲁吉亚 Ｇｅｏｒｇｉａ

ＰＩ６６２０６５ꎬ ＰＩ６６２０６６ꎬ ＰＩ６６２０６７ꎬ ＰＩ６６２０６８ꎬ ＰＩ６６２０６９ꎬ ＰＩ６６２０７０ꎬ ＰＩ６６２０７２ꎬ
ＰＩ６６２０７６ꎬ ＰＩ６６２０７８

９ 土库曼斯坦 Ｔｕｒｋｍｅｎｉｓｔａｎ

ＰＩ６６２０８４ꎬ ＰＩ６６２０９５ꎬ ＰＩ６６２１０５ꎬ ＰＩ６６２１０６ꎬ ＰＩ６６２１１２ꎬ ＰＩ６６２１１６ ６ 塔吉克斯坦 Ｔａｊｉｋｉｓｔａｎ

ＰＩ４５２１３０ １ 中国 Ｃｈｉｎａ

ＣＩａｅ５１ꎬ ＰＩ３３０４８９ꎬ ＰＩ３６９６２７ ３ 未知 Ｕｎｋｎｏｗｎ

表 ２　 ５６ 份粗山羊草种质材料的 ＩＳＳＲ 引物扩增结果
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ＩＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｇｅｎｅｒａｔｅｄ ｉｎ ５６ Ａｅｇｉｌｏｐｓ ｔａｕｓｃｈｉｉ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ

引物编号
Ｐｒｉｍｅｒ ｃｏｄｅ

引物序列 (５′￣ ３′)
Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ (５′￣ ３′)

扩增条带数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ

ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｂａｎｄｓ

多态性条带数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ

ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｂａｎｄｓ

多态性条带比例
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ

ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｂａｎｄ
(％ )

多态性
信息含量

ＰＩＣ

ＩＳＳＲ１ ＤＢＤＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡ １４ １４ １００ ０.７６
ＩＳＳＲ３ ＧＡＣＡＧＡＣＡＧＡＣＡＧＡＣＡ ６ ５ ８３.３３ ０.４９
ＩＳＳＲ４ ＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＹＴ ９ ９ １００ ０.７８
ＩＳＳＲ５ ＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＣ １６ １６ １００ ０.８５
ＩＳＳＲ６ ＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＲＣ １８ １８ １００ ０.８１
ＩＳＳＲ７ ＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＧ ４ ４ １００ ０.１９
ＩＳＳＲ９ ＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＧ １２ １０ ８３.３３ ０.６９
ＩＳＳＲ１１ ＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＹＡ １６ １６ １００ ０.８１
ＩＳＳＲ１２ ＧＴＧＴＧＴＧＴＧＴＧＴＧＴＧＴＹＧ １２ １１ ９１.６７ ０.７２
ＩＳＳＲ１３ ＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＹＣ １９ １８ ９４.７４ ０.８１
ＩＳＳＲ１４ ＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＴ １１ １１ １００ ０.７３
ＩＳＳＲ１５ ＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＹＧ ８ ８ １００ ０.８２
ＩＳＳＲ２３ ＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＲＣ ３ ３ １００ ０.３９
ＩＳＳＲ２５ ＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＲＧ １４ １４ １００ ０.８４
ＩＳＳＲ２７ ＴＧＴＧＴＧＴＧＴＧＴＧＴＧＴＧＲＣ １０ １０ １００ ０.８５
ＩＳＳＲ２８ ＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＧ ３ ３ １００ ０.１７

总计 / 平均 Ｔｏｔａｌ / Ｍｅａｎ １７５ / １０.９４ １７０ / １０.６３ ９７.１４ ０.６７

在中等程度的基因交流(Ｎｍ ＝ １.６３８ ６)ꎮ 这说明粗

山羊草种质群体间的遗传分化水平较低ꎬ大部分

变异以群体内为主ꎮ
２.３ ５６ 份粗山羊草种质的聚类分析

利用 Ｎｔｓｙｓ ２.１ 软件对 ５６ 份粗山羊草种质材

料的 ＩＳＳＲ 遗传多样性结果进行聚类分析ꎬ可将 ５２

份粗山羊草种质材料分开ꎬ占 ９２.８６％ꎬ其种质材

料间 的 配 对 遗 传 相 似 系 数 ( ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ
ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔꎬＧＳ)变化范围为 ０.６４ ~ ０.９４(图 １)ꎮ 由

聚类结果(图 １)可知ꎬ在遗传相似系数约 ０.６７ 处ꎬ
来源 于 塔 吉 克 斯 坦 ６ 份 ( ＰＩ６６２０８４、 ＰＩ６６２０９５、
ＰＩ６６２１０５、ＰＩ６６２１０６、ＰＩ６６２１１２ 和 ＰＩ６６２１１６) 和土
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表 ３　 ５６ 份粗山羊草种质群体的遗传多样性分析
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ ５６ Ａｅｇｉｌｏｐｓ ｔａｕｓｃｈｉｉ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ

群体
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

观测等位基因数
Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｎｕｍｂｅｒ
ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ(Ｎａ)

有效等位基因数
Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｎｕｍｂｅｒ
ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ(Ｎｅ)

Ｎｅｉ’ ｓ 基因多样性指数
Ｎｅｉ’ ｓ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

(Ｈｅ)

Ｓｈａｎｎｏｎ’ ｓ 信息指数
Ｓｈａｎｎｏｎ’ ｓ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ

ｉｎｄｅｘ ( Ｉ)

中亚
Ｃｅｎｔｒａｌ Ａｓｉａ

１.８５１ ４±０.３５６ ７ １.３５５ ４±０.３１１ ５ ０.２２５ ４±０.１６４ １ ０.３５５ ７±０.２２７ ０

西亚
Ｗｅｓｔ Ａｓｉａ

１.７４８ ６±０.４３５ １ １.３４３ ６±０.３５０ ０ ０.２０８ ６±０.１８４ ８ ０.３２２ ８±０.２５８ ３

南亚
Ｓｏｕｔｈ Ａｓｉａ

１.３２５ ７±０.４７０ ０ １.２０５ ４±０.３３０ ６ ０.１２１ ３±０.１８２ ７ ０.１８１ ０±０.２６７ ３

其他
Ｏｔｈｅｒ

１.４５１ ４±０.４９９ １ １.２８８ ５±０.６６７ ０ ０.１６８ ２±０.１１９ ４ ０.２５０ １±０.２８８ １

总计
Ｔｏｔａｌ

１.９７７ １±０.１４９ ９ １.３８７ ５±０.３１７ ４ ０.２４２ ８±０.１６３ ０ ０.３８２ ６±０.２１６ ３

　 注: 其他包括东亚和未知ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｏｔｈｅｒ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｉｎｃｌｕｄｅ Ｅａｓｔ Ａｓｉａ ａｎｄ ｔｈｅ ｕｎｋｎｏｗｎ.

表 ４　 ５６ 份粗山羊草种质基因多样性的 Ｎｅｉ’ ｓ 分析
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｎｅｉ’ ｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｇｅｎｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ５６ Ａｅｇｉｌｏｐｓ ｔａｕｓｃｈｉｉ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ

指标
Ｉｎｄｅｘ

总基因多样性
Ｔｏｔａｌ ｇｅｎｅ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
(Ｈ ｔ)

群体内基因多样性
Ｇｅｎｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

ｗｉｔｈｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
(Ｈ ｓ)

群体间基因多样性
Ｇｅｎｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｍｏｎｇ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ (Ｄ ｓｔ)

遗传分化系数
Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉｔａｔｉｏｎ

ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ
(Ｇ ｓｔ)

基因流
Ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ
(Ｎｍ)

平均值
Ｍｅａｎ

０.２３６ ０ ０.１８０ ９ ０.０５５ １ ０.２３３ ８ １.６３８ ６

标准差
Ｓｔａｎｄａｒｄ ｄｅｖｉａｔｉｏｎ

０.０２９ ４ ０.０１６ ６

库曼斯坦 ２ 份( ＰＩ６６２０７６ 和 ＰＩ６６２０７８)种质材料

聚成一类(Ｇｒｏｕｐ ２)ꎬ其他 ４８ 份粗山羊草种质材料

形成一大类 ( Ｇｒｏｕｐ １)ꎮ 而在遗传相似系数约

０.７０ 处ꎬ可进一步将 Ｇｒｏｕｐ １ 分成 ３ 个亚类:来源

于 ８ 个国家的 ２６ 份种质材料组成 Ｓｕｂ １ 亚类ꎬ其
中具 有 相 同 来 源 仍 聚 在 一 起ꎬ 如 土 库 曼 斯 坦

( ＰＩ６６２０６５、 ＰＩ６６２０６６、 ＰＩ６６２０６７、 ＰＩ６６２０６８、
ＰＩ６６２０６９、ＰＩ６６２０７０、 ＰＩ６６２０７２)、阿富汗 ( ＣＩａｅ３、
ＣＩａｅ４、 ＣＩａｅ５、 ＣＩａｅ６、 ＰＩ２２０３３１、 ＰＩ２２０６４１、
ＰＩ２２０６４２、 ＰＩ３１７３９２、 ＰＩ３１７３９４、 ＰＩ３１７３９８、
ＰＩ５１１３６６)等ꎻ除 ３ 份种质材料(土耳其 ＰＩ４８６２６９
和未知 ＰＩ３３０４８９、ＰＩ３６９６２７)外ꎬＳｕｂ ２ 亚类中种质

材料 主 要 来 源 于 伊 朗 ( ＣＩａｅ８、 ＣＩａｅ９、 ＣＩａｅ１０、
ＣＩａｅ１３、 ＣＩａｅ１５、 ＣＩａｅ１６、 ＣＩａｅ１７、 ＣＩａｅ１８、 ＣＩａｅ１９、
ＣＩａｅ２０、 ＣＩａｅ２１、 ＰＩ２６８２１０、 ＰＩ２７６９８５、 ＰＩ５１１３６８、
ＰＩ５１１３７８、ＰＩ５１１３７９、ＰＩ５１１３８２)ꎻＳｕｂ ３ 亚类种质

材料来源于阿塞拜疆 ( ＰＩ３４９０３７ 和 ＰＩ４２８５６４)ꎮ
同时ꎬ发现未知 ＣＩａｅ５１ 与阿富汗 ＰＩ２２０６４２ꎬ未知

ＰＩ３３０４８９ 和 ＰＩ３６９６２７ 与伊朗 ＰＩ２７６９８５ 聚在一

起ꎬ可推测未知 ＣＩａｅ５１ 来源于阿富汗ꎬ而未知

ＰＩ３３０４８９ 和 ＰＩ３６９６２７ 来源于伊朗ꎮ 本研究聚类

分析结果将大部分粗山羊草种质材料可聚类分

开ꎬ说明供试粗山羊草种质之间具有一定的遗传

差异ꎬ也证明了 ＩＳＳＲ 标记在粗山羊草种质分析方

面具有较好的效果ꎮ
２.４ ５６ 份粗山羊草种质的遗传结构分析

基于 ＩＳＳＲ 数据ꎬ利用 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ２.３.４ 软件分析

５６ 份粗山羊草种质群体的遗传结构ꎬ绘制 Ｋ 与 ΔＫ
的关系图(图 ２)ꎬＫ ＝ ５ 时ꎬΔＫ 最大ꎮ 因此ꎬ可将 ５６
份粗山羊草种质材料分成 ５ 个群体ꎮ 由图 ３ 可知ꎬ
Ｖ 群体的种质材料主要来源于西亚的伊朗ꎬ遗传

背景比较一致ꎬ其混杂程度相对较低ꎬ而其他群体

间混合程度相对偏高ꎬ尤其 ＩＶ 群体ꎮ 从遗传结构

整体分析也发现ꎬ相同来源的种质材料倾向聚在

一起ꎬ这与聚类分析(图 １)的结果相似ꎮ
由 ５６ 份粗山羊草种质材料在各群体中 Ｑ 值

分布(表 ５)可知ꎬ１５ 份种质材料 Ｑ 值小于 ０.６ꎬ占
２６.８％ꎬＱ 值大于 ０. ８ 和 ０. ９ 的种质材料分别占

５０.０％和 ４２.９％ꎬ这说明群体中大部分种质材料的

亲缘关系比较单一ꎮ 对各群体 Ｑ 值大于 ０.８ 的进
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图 １　 基于 ＩＳＳＲ 分析的 ５６ 份粗山羊草种质聚类图
Ｆｉｇ. １　 Ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ ５６ Ａｅｇｉｌｏｐｓ ｔａｕｓｃｈｉｉ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＩＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ

行对比ꎬ发现 Ｖ 群体的 Ｑ 值最大ꎬ为 ８３.３％ꎬ而 ＩＶ
最小ꎬ仅为 ２６.７％ꎮ 这揭示了 ＩＶ 群体种质材料亲

缘关系的来源相对复杂ꎬ遗传多样最为丰富ꎮ

３　 讨论与结论

３.１ ＩＳＳＲ 标记分析粗山羊草种质遗传多样性

近年来ꎬ分子标记在生物多样性和进化关系

方面研究中发挥着重要的作用ꎬＩＳＳＲ 分子标记是

基于 ＰＣＲ 技术发展起来的一种 ＤＮＡ 多态性检测

技术ꎮ 本研究利用 １６ 个 ＩＳＳＲ 标记对 ５６ 份粗山羊

草种质的遗传多样性进行分析ꎬ结果表明多态性

位点 百 分 率 为 ９７. １４％ꎬ 观 测 等 位 基 因 数 为

１.９７７ １ꎬ有效等位基因数为 １.３８７ ５ꎬＮｅｉ’ ｓ 基因多

样性 指 数 为 ０. ２４２ ８ꎬ Ｓｈａｎｎｏｎ ’ ｓ 信 息 指 数 为

０.３８２ ６ꎬ 群体内基因遗传多样性为 ０.１８０ ９ꎻ 李玉
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图 ２　 ５６ 份粗山羊草种质的 Ｋ 值与 ΔＫ 的关系
Ｆｉｇ. ２　 Ｇｒａｐｈｉｃａｌ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｋ ａｎｄ ΔＫ

ｆｏｒ ５６ Ａｅｇｉｌｏｐｓ ｔａｕｓｃｈｉｉ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ

阁等(２０１７)用 ９ 个 ＩＳＳＲ 标记研究 ７５ 份中国粗山

羊草(新疆、河南和陕西)的遗传多样性ꎬ多态性位

点百分率、观测等位基因数、有效等位基因数、
Ｎｅｉ’ ｓ 基因多样性指数、Ｓｈａｎｎｏｎ’ ｓ 信息指数、群体

内基因遗传多样性分别为 ８９.３１％、１.９９３ ４、１.４７１ ５、
０.２７３ ４、０.４１５ ２、０.２３６ ７ꎮ 经比较同物种的两个

群体ꎬ本研究粗山羊草群体(主要来源西亚和中

亚)除多态性位点百分率外ꎬ各项指标均略低于中

国粗山羊草群体ꎬ表明粗山羊草种质从西亚和中

亚向东传入中国的新疆和黄河中部地区后ꎬ中国

区域内群体种质发生部分变异ꎬ进而提升了遗传

多样性水平ꎮ 另外ꎬ利用 ＩＳＳＲ 研究其他物种遗传

多样性ꎬ 如钩刺山羊引物多态性条带平均为 ９.５０

图 ３　 ５６ 份粗山羊草种质的群体结构分析
Ｆｉｇ. ３　 Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ５６ Ａｅｇｉｌｏｐｓ ｔａｕｓｃｈｉｉ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ

条、ＰＩＣ 为 ０.３０(Ｋｈｏｄａｅｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎻ硬粒小麦

引物多态性条带平均为 １０. ００ 条、 ＰＩＣ 为 ０. ４２
(Ａｓｌａｎ￣Ｐａｒｖｉｚ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎻ大麦引物多态性条带

平均为 ８.３１３ 条(张超等ꎬ２０２０)ꎮ 与以上不同物

种比较ꎬ粗山羊草 ＩＳＳＲ 引物多态性及 ＰＩＣ 较高ꎬ
这有可能与本研究粗山羊草种质材料的地理来源

广有关ꎮ
３.２ 粗山羊草群体遗传结构

Ｍｉｚｕｎｏ 等(２０１０)和 Ｓｏｈａｉｌ 等(２０１２)对不同地

理分布的粗山羊草种质遗传结构进行分析ꎬ将其

分成两个亲缘谱系: Ｌ１ (隶属于 Ａｅｇｉｌｏｐｓ ｔａｕｓｃｈｉｉ
ｓｓｐ. ｔａｕｓｃｈｉｉ ) 和 Ｌ２ ( 隶 属 于 Ａ. ｔａｕｓｃｈｉｉ ｓｓｐ.
ｓｔｒａｎｇｕｌａｔａ)ꎬ并表明少数 Ｌ２ 谱系的粗山羊草参与

了普通小麦 Ｄ 基因组的起源ꎻ而未参与起源的 Ｌ１
谱系的粗山羊草具有丰富遗传变异ꎮ Ｗａｎｇ 等

(２０１３)进一步按地理分布ꎬ将两个亲缘谱系细划

分成西(Ｗ)亚系和东(Ｅ)亚系ꎬ其中 Ｌ１Ｗ 亚系位

于土耳其东部、 亚美尼亚、 阿塞拜疆和伊朗西部ꎬ

３２３１７ 期 魏飒等: 粗山羊草种质遗传多样性及群体结构的 ＩＳＳＲ 分析



表 ５　 各群体 Ｑ 值分布
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ Ｑ ｖａｌｕｅ ｏｆ ｅａｃｈ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

群体
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

各群体
种质数量
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ

ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ ｉｎ
ｅａｃｈ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

种质数量 (比例ꎬ ％)
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ(ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎꎬ ％)

Ｑ<０.６ Ｑ≥０.６ Ｑ≥０.８ Ｑ≥０.９

Ｉ ５ ２(４０.０) ３(６０.０) ２(４０.０) ２(４０.０)
ＩＩ １０ ２(２０.０) ８(８０.０) ３(３０.０) ３(３０.０)
ＩＩＩ １４ ４(２８.６) １０(７１.４) ９(６４.３) ７(５０.０)
ＩＶ １５ ５(３３.３) １０(６６.７) ４(２６.７) ４(２６.７)
Ｖ １２ ２(１６.７) １０(８３.３) １０(８３.３) ８(６６.７)

合计 Ｔｏｔａｌ ５６ １５(２６.８) ４１(７３.２) ２８(５０.０) ２４(４２.９)

Ｌ１Ｅ 亚系位于伊朗中部到中国西部ꎻＬ２Ｗ 和 Ｌ２Ｅ 亚

系分别位于亚美尼亚到阿塞拜疆区域和阿塞拜疆

南部到伊朗北部的里海沿岸区域ꎮ Ｐｅｓｔｓｏｖａ 等

(２０００)利用 ＳＳＲ 标记分析不同地理来源的 １１３ 份

粗山羊草遗传多样性ꎬ发现高加索地区(格鲁吉亚、
亚美尼亚和俄罗斯的达吉斯坦地区)的粗山羊草多

样性最为丰富ꎬ而中亚(乌兹别克斯坦和土库曼斯

坦)粗山羊草多样性最低ꎮ 本研究 ５６ 份粗山羊草

种质材料按 ４ 个群体的遗传多样性对比ꎬ表明来自

中亚(阿富汗、土库曼斯坦和塔吉克斯坦)的粗山羊

草群体遗传多样性水平最高 ( Ｈｅ ＝ ０.２２５ ４ꎬ Ｉ ＝
０.３５５ ７)ꎬ这与 Ｐｅｓｔｓｏｖａ 等(２０００)研究结果相反ꎬ这
可能归因于来自中亚阿富汗和塔吉克斯坦的粗山

羊草种质变异较大ꎮ 王亚娟等(２０１０)基于 ＳＳＲ 标

记对 ７８ 份粗山羊草进行聚类分析ꎬ在遗传相似系数

０.７７ 处划分成 ６ 个主要类群ꎻ而 Ｓｏｈａｉｌ 等(２０１２)基
于 ＤａｒＴ 标记对 ８１ 份粗山羊草进行聚类分析ꎬ将其

分成 ３ 大类(Ｇｒｏｕｐ Ａ / Ｂ / Ｃ)ꎬＧｒｏｕｐ Ｃ 类主要来源伊

朗ꎮ 本研究聚类结果在遗传相似系数约 ０.６７ 处ꎬ５６
份粗山羊草种质材料主要聚成 ２ 大类(Ｇｒｏｕｐ １ 和

Ｇｒｏｕｐ ２)ꎬ其中 Ｇｒｏｕｐ １ 进一步分成 ３ 个 Ｓｕｂ 亚类ꎻ
群体结构将其分成 ５ 个群体ꎮ 两种分析方法在分类

数量上略有差异ꎬ但均呈现出来源相同的粗山羊草

种质材料倾向聚在一起ꎬ本研究结果进一步支持种

质材料间的亲缘关系与其地理来源有一定的相关

性(王亚娟等ꎬ２０１０ꎻ Ｓｏｈａｉｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎮ 同时ꎬ本
研究 ５６ 份粗山羊草种质材料中 Ｑ 值小于 ０.６ 的 １５
份ꎬ仅占 ２６.８％ꎬ也进一步说明大部分种质材料的亲

缘关系比较单一ꎬ以群体内或地理区域变异为主ꎮ
因此ꎬ粗山羊草种质在传播过程中ꎬ群体内种质的

基因交流或重组是造成不同群体粗山羊草差异的

主要原因ꎮ

３.３ 粗山羊草保护生物学意义

自然遗传变异是植物生物学最重要的基础资

源之一(Ｋｏｏｒｎｎｅｅｆ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４)ꎮ 普通小麦是四倍

体小麦和粗山羊草天然杂交后经过染色体加倍而

形成的ꎬ其起源、驯化及现代育种过程ꎬ排斥了供

体物种的大量遗传变异 ( Ｄｕｂｃｏｖｓｋｙ ＆ Ｄｖｏｒａｋꎬ
２００７ꎻ Ｄｖｏｒａｋ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎮ 模拟普通小麦起源过

程而创制的人工合成小麦ꎬ是重新引入供体物种

遗传变异的重要桥梁ꎬ在小麦育种中的应用潜力

很大(Ｈａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ 但 Ｗａｉｎｅｓ(１９９８)研究发

现ꎬ许多粗山羊草物种的栖息地已经遭受破坏甚

至面临危机ꎬ尤其是在地中海东部沿岸地区ꎮ 因

此ꎬ从遗传多样性保护来看ꎬ了解粗山羊草种群结

构十分重要ꎮ 本研究对不同来源的 ５６ 份粗山羊

草种质进行遗传多样性和群体结构分析ꎬ了解它

们的亲缘关系ꎬ对每个种群或地区选取代表性的

种质保护ꎬ可为今后粗山羊草自然遗传变异研究

与利用提供基础ꎮ
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