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摘　 要: 走马胎(Ａｒｄｉｓｉａ ｇｉｇａｎｔｉｆｏｌｉａ)是紫金牛科(Ｍｙｒｓｉｎａｃｅａｅ)紫金牛属(Ａｒｄｉｓｉａ)多年生小灌木植物ꎮ 走马胎

作为我国传统中药材ꎬ已有多年的药用历史ꎮ 目前ꎬ走马胎不再局限于临床药用ꎬ在食疗和保健方面的开发利

用崭露头角ꎬ大大扩展了其应用范围ꎮ 随着走马胎市场需求量的增大ꎬ野生走马胎植物被过度采挖ꎬ导致野生

走马胎资源几乎枯竭ꎮ 人工栽培走马胎逐渐成为供应药用市场的主力军ꎬ但是人工栽培走马胎种质、种子来

源混杂ꎬ常会造成质量和疗效的不稳定ꎬ而利用分子标记技术可以从分子水平上对走马胎进行种质的区分和

评价ꎮ 该研究利用 ＩＳＳＲ 分子标记技术ꎬ对来自广西地区的 ３６ 份走马胎种质资源进行了遗传多样性分析ꎬ采
用 ＰＯＰＧＥＮ３２ 软件进行数据分析ꎬ用 ＵＰＧＭＡ 软件绘制聚类图ꎮ 结果表明:１４ 条 ＩＳＳＲ 引物共检测到 １３６ 个清

晰的扩增位点ꎬ多态性位点 １１２ 个ꎬ多态位点百分率为 ８２.３５％ꎻＮｅｉ’ ｓ 基因多样性指数(Ｈ)为０.２９６ ５ꎬＳｈａｎｎｏｎ
多样性指数( Ｉ)为０.４４１ ７ꎬ基因分化系数(Ｇｓｔ)为０.８５５ ８ꎮ 个体间的遗传相似系数为０.６６７ ８ ~ ０.８３８ ２ꎬ平均为

０.７３９ １ꎮ 基于聚类分析可知ꎬ所有的个体被划分为 ５ 类ꎬ其中绝大多数来自相同或者邻近地区的个体严格按

照地理位置聚为相同的一类或者亚类ꎬ只有少数个体在归类上与地理位置相悖ꎮ 研究证明 ＩＳＳＲ 分子标记技

术在评价走马胎种质资源亲缘关系和遗传变异等方面有很好的适用ꎮ 该研究结果为该药用植物的种质资源

评估和引种栽培提供了科学依据ꎮ
关键词: 走马胎ꎬ 分子标记ꎬ ＩＳＳＲ 分子检测ꎬ 种质资源ꎬ 遗传多样性
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ａｎｄ ｔｒｏｐｉｃａｌ ｒｅｇｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｅ ｗｏｒｌｄ ( Ｃｈｅｎ ＆ Ｐｉｐｏｌｙꎬ
１９９６). Ａｒｄｉｓｉａ ｓｐｅｃｉｅｓ ｈａｖｅ ｂｅｅｎ ｕｓｅｄ ａｓ ｓｏｕｒｃｅｓ ｆｏｒ
ｂｏｔｈ ｆｏｏｄ ａｎｄ ｆｏｌｋ ｍｅｄｉｃｉｎｅ. Ａｒｄｉｓｉａ ｇｉｇａｎｔｉｆｏｌｉａꎬ ｉｓ
ｍａｉｎｌｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ ｉｎ Ｇｕａｎｇｘｉ Ｚｈｕａｎｇ Ａｕｔｏｎａｎｏｕｓ Ｒｅ￣
ｇｉｏｎꎬ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇꎬ Ｆｕｊｉａｎ ａｎｄ Ｊｉａｎｇｘｉ ｐｒｏｖｉｎｃｅｓꎬ Ｃｈｉｎａ
(Ｆｅｎｇ ｅｔ ａｌꎬ ２０１１). Ｔｈｉｓ ｐｌａｎｔ ｈａｓ ｂｅｅｎ ｕｓｅｄ ａｓ ａｎ ｉｍ￣
ｐｏｒｔａｎｔ ｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｍｅｄｉｃｉｎｅ ｔｏ ｔｒｅａｔ ｒｈｅｕｍａｔｏｉｄ
ａｒｔｈｒｉｔｉｓ ａｎｄ ｉｎｆｌａｍｍａｔｏｒｙ ｄｉｓｅａｓｅｓ ｉｎ Ｃｈｉｎａ ｆｏｒ ｔｈｏｕ￣
ｓａｎｄｓ ｏｆ ｙｅａｒｓ ａｓ ｅｖｉｄｅｎｔ ｂｙ ａｎｃｉｅｎｔ ｒｅｃｏｒｄｓ (Ｍｕ ｅｔ ａｌꎬ
２００１). Ａ. ｇｉｇａｎｔｉｆｏｌｉａ ｉｓ ａｌｓｏ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｏｆ ｂｒｕｉ￣
ｓｅｓ ｓｐｒａｉｎｓꎬ ｂｌｏｏｄ ｓｔａｓｉｓꎬ ｔｕｍｏｒｓ ａｎｄ ｃｈｒｏｎｉｃ ｕｌｃｅｒｓ ｄｉｓ￣
ｅａｓｅｓ. Ｒｅｃｅｎｔｌｙꎬ ｄｉｖｅｒｓｅ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｃｏｍｐｏｕｎｄｓ ｈａｖｅ ｂｅｅｎ
ｉｓｏｌａｔｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｉｓ ｍｅｄｉｃｉｎａｌ ｐｌａｎｔꎬ ｓｕｃｈ ａｓ ｓａｐｏｎｉｎｓꎬ
ｃｏｕｍａｒｉｎｓꎬ ａｎｄ ｑｕｉｎｏｎｅｓ ( Ｋｏｂａｙａｓｈｉ ＆ Ｄｅ Ｍｅｊíａꎬ
２００５). Ｉｎ ａｄｄｉｔｉｏｎꎬ ｖｅｒｙ ｉｎｔｅｒｅｓｔｉｎｇ ｂｉｏａｃｔｉｖｉｔｉｅｓꎬ ｓｕｃｈ
ａｓ ａｎｔｉ￣ｔｕｍｏｒꎬ ａｎｔｉ￣ｉｎｆｌａｍｍａｔｉｏｎꎬ ａｎｔｉｖｉｒｕｓꎬ ａｎｔｉ￣ＨＩＶꎬ
ａｎｄ ａｎｔｉ￣ｏｘｉｄａｔｉｏｎ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｈａｖｅ ｂｅｅｎ ｄｅｓｃｒｉｂｅｄ ｆｏｒ
ｃｏｍｐｏｕｎｄｓ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｉｓ ｓｐｅｃｉｅｓ (Ｋｏｂａｙａｓｈｉ ＆ Ｄｅ
Ｍｅｊíａꎬ ２００５). Ａ ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅ ｓｕｒｖｅｙ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ Ａ. ｇｉｇａｎ￣

ｔｉｆｏｌｉａ ｃｏｎｔａｉｎｅｄ ｄｉｍｅｒｉｃ １ꎬ ４￣ｂｅｎｚｏｑｕｉｎｏｎｅ ｄｅｒｉｖａｔｉｖｅｓ
ｔｈａｔ ａｒｅ ｒａｒｅｌｙ ｆｏｕｎｄ ｉｎ ｎａｔｕｒｅ (Ｌｉｕ ｅｔ ａｌꎬ ２００９). Ｈｏｗ￣
ｅｖｅｒꎬ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｍａｒｋｅｔ ｄｅｍａｎｄ ｉｎｃｒｅａｓｉｎｇ ａｎｄ ｄｅｓｔｒｕｃ￣
ｔｉｏｎ ｏｆ ｗｉｌｄ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ｉｎｔｅｎｓｉｆｙｉｎｇꎬ Ａ. ｇｉｇａｎｔｉｆｏｌｉａ ｉｓ ｂｅ￣
ｉｎｇ ｄｅｓｔｒｏｙｅｄ ａｔ ａｎ ａｌａｒｍｉｎｇ ｒａｔｅꎬ ａｎｄ ｈａｓ ｂｅｅｎ ｌｉｓｔｅｄ
ａｓ ｔｈｅ ｒａｒｅ ｍｅｄｉｃｉｎａｌ ｐｌａｎｔ (Ｍａｏ ｅｔ ａｌꎬ ２０１０). Ｉｎｖｅｓｔｉ￣
ｇａｔｉｏｎ ｏｆ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ａｎｄ ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ａ. ｇｉｇａｎｔｉｆｏｌｉａ ｗｉｌｌ ｈｅｌｐ ａｓｃｅｒｔａｉｎ ｔｈｅ ｐｒｅ
ｓｅｎｔ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｉｓ ｍｅｄｉｃｉｎａｌ ｐｌａｎｔ ａｎｄ ｔｈｕｓ ｏｆｆｅｒ
ｐｒａｃｔｉｃａｌ ａｄｖｉｃｅｓ ｆｏｒ ｉｔｓ ｆｕｒｔｈｅｒ ｂｒｅｅｄｉｎｇꎬ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ａｎｄ
ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ.

Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｈａｓ ｐｒｏｖｅｎ ｔｏ ｂｅ ａ ｕｓｅｆｕｌ
ｓｔｒａｔｅｇｙ ｆｏｒ ｒｅｖｅａｌｉｎｇ ｇｅｎｅｔｉｃ ｂａｃｋｇｒｏｕｎｄｓ ａｎｄ ｒｅｌａｔｉｏｎ￣
ｓｈｉｐｓ ｏｆ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ. Ｉｎ ｔｈｅ ｐａｓｔ ｄｅｃａｄｅｓꎬ ｒｅ￣
ｓｅａｒｃｈ ｏｎ Ａ. ｇｉｇａｎｔｉｆｏｌｉａ ｈａｓ ｂｅｅｎ ｃａｒｒｉｅｄ ｏｕｔ. Ｈｏｗ
ｅｖｅｒꎬ ｍｏｓｔ ｏｆ ｔｈｅｓｅ ｓｔｕｄｉｅｓ ｆｏｃｕｓｅｄ ｏｎ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙꎬ ｃｙ￣
ｔｏｌｏｇｙ ａｎｄ ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙꎬ ｖｅｒｙ ｌｉｔｔｌｅ ｉｓ ｋｎｏｗｎ ａｂｏｕｔ ｔｈｅ
ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｉｎ Ａ. ｇｉｇａｎｔｉｆｏｌｉａ
(Ｇａｏ ｅｔ ａｌꎬ ２０１５ꎻ Ｔｕｏ ＆ Ｗａｎｇꎬ ２０１２ꎻ Ｓｈｕ ｅｔ ａｌꎬ
２０１１). Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ｃｈａｉｎ
ｒｅａｃｔｉｏｎ ( ＰＣＲ) ａｒｅ ｗｉｄｅｌｙ ｕｓｅｄ ｓｉｎｃｅ ｔｈｅｙ ｒｅｑｕｉｒｅ
ｓｍａｌｌ ａｍｏｕｎｔ ｏｆ ＤＮＡ ａｎｄ ａｒｅ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ａｎｄ ｔｅｃｈｎｉｃａｌｌｙ
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ｓｉｍｐｌｅ. Ｔｈｅ ｍｏｒｅ ｐｏｐｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ ａｒｅ ｒａｎｄｏｍ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ＤＮＡ (ＲＡＰＤ) (Ｌｉ ＆ Ｎｅｌｓｏｎꎬ ２００２)ꎬ ｓｉｍ￣
ｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔ (ＳＳＲ) (Ｑｉ ｅｔ ａｌꎬ ２００４)ꎬ ａｎｄ ｉｎ￣
ｔｅｒ￣ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔ ( ＩＳＳＲ) (Ｖａｎ ｄｅｒ Ｎｅｓｔ ｅｔ
ａｌꎬ ２０００). Ｔｈｅ ｐｒｉｎｃｉｐｌｅ ｏｆ ＩＳＳＲ ｉｓ ｓｉｍｉｌａｒ ｔｏ ＲＡＰＤ ｉｎ
ｔｈａｔ ｒａｎｄｏｍｌｙ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｐｒｉｍｅｒｓ ｕｓｅｄ. Ｈｏｗｅｖｅｒꎬ ｔｈｅ ＩＳ￣
ＳＲ ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｃｏｎｓｉｓｔ ｏｆ ａ ｄｉ￣ｏｒ ｔｒｉ￣ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔ ａｍｐｌｉｆｙｉｎｇ ｔｈｅ ｒｅｇｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ
ｔｗｏ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｒｅｐｅａｔｓ. Ａｓ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ＲＡＰＤꎬ ＩＳ￣
ＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ ａｒｅ ｍｏｒｅ ｒｅｐｒｏｄｕｃｉｂｌｅ ( Ｓｅｍａｇｎ ｅｔ ａｌꎬ
２００６) ｗｉｔｈ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｂａｎｄｓ ｐｒｏｄｕｃｅｄ (Ｒｅｄｄｙ ｅｔ ａｌꎬ
２００２). Ｓｉｎｃｅ ｉｔｓ ｅｓｔａｂｌｉｓｈｍｅｎｔꎬ ＩＳＳＲ ｈａｓ ｂｅｅｎ ｗｉｄｅｌｙ
ｕｓｅｄ ｆｏｒ ａｎａｌｙｓｅｓ ｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ ｇｅｎｅ ｍａｐｐｉｎｇ
ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｉｎ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｓｐｅｃｉｅｓ (Ｓｕｎ
ｅｔ ａｌꎬ ２０１４ꎻ Ｗｅｉ ｅｔ ａｌꎬ ２０１４ꎻ Ｌｉ ｅｔ ａｌꎬ ２０１４ꎻ Ｌｉ ｅｔ ａｌꎬ
２０１５).

Ｔｈｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｅｓｔｉｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉ￣
ｔｙ ａｎｄ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｏｆ ｅｌｉｔｅ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｏｒ ｐｒｏｍｉｓｉｎｇ ｖａｒｉｅ￣
ｔｉｅｓ ｏｆ Ａ. ｇｉｇａｎｔｉｆｏｌｉａ ｉｓ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｂｅｃａｕｓｅ ｉｔ ｐｒｏｖｉｄｅｓ
ｔｈｅ ｂａｓｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｐｒｏｇｒａｍｓ ａｎｄ ｃｏｎｓｅｒ￣
ｖａｔｉｏｎ ａｎｄ ｃａｎ ｕｌｔｉｍａｔｅｌｙ ｈａｖｅ ａ ｄｉｒｅｃｔ ｅｆｆｅｃｔ ｏｎ ｔｈｅ ｐｒｏ￣
ｄｕｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｑｕａｌｉｔｙ ｏｆ ｔｈｉｓ ｍｅｄｉｃｉｎａｌ ｐｌａｎｔ. Ｉｎ ｔｈｉｓ
ｗｏｒｋꎬ ｏｕｒ ａｉｍｓ ｗｅｒｅ ｔｏ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔ ｔｈｅ ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｉｎｇ ａｎｄ
ａｓｓｅｓｓ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ａ. ｇｉｇａｎｔｉｆｏｌｉａ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ
ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｃｅｓ ｏｆ Ｇｕａｎｇｘｉ ｉｎ Ｃｈｉｎａ
ｕｓｉｎｇ ＩＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ. Ｏｕｒ ｓｔｕｄｙ ｗｉｌｌ ｕｎｃｏｖｅｒ ｖａｌｕａｂｌｅ
ｒａｗ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｔｈａｔ ｐｒｏｖｉｄｅ ｃｒｕｃｉａｌ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｆｏｒ￣
ｍａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ａｎｄ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｏｆ Ａ. ｇｉｇａｎｔｉｆｏｌｉａ.

１　 Ｍａｔｅｒｉａｌｓ ａｎｄ Ｍｅｔｈｏｄｓ

Ｔｈｏｕｇｈ ｗｉｌｄ Ａ. ｇｉｇａｎｔｉｆｏｌｉａ ｉｓ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ ｉｎ Ｇｕａｎ￣
ｇｘｉ Ｚｈｕａｎｇ Ａｕｔｏｎｏｒｎｏｕｓ Ｒｅｇｉｏｎꎬ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇꎬ Ｊｉａｎｇｘｉ
ａｎｄ Ｆｕｊｉａｎ ｐｒｏｖｉｎｃｅｓꎬ ｅｔｃ. ｉｎ Ｃｈｉｎａꎬ ａｍｏｎｇ ｗｈｉｃｈ
Ｇｕａｎｇｘｉ ｉｓ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒｅｇｉｏｎ. Ｕｎｆｏｒｔｕｎａｔｅｌｙꎬ
ｔｈｅ ｗｉｌｄ Ａ. ｇｉｇａｎｔｉｆｏｌｉａ ｉｓ ｄｉｓｐｅｒｓｅｄｌｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ ｗｉｔｈ
ｖｅｒｙ ｓｍａｌｌ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｓｏ ｔｈａｔ ｉｔ ｉｓ ｖｅｒｙ ｄｉｆｆｉ￣
ｃｕｌｔ ｔｏ ｆｉｎｄ ａｎｄ ｃｏｌｌｅｃｔ. Ｔｏ ｅｖａｌｕａｔｅ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｔｒａｔｅ￣
ｇｉｅｓꎬ ｗｅ ｓｕｒｖｅｙｅｄꎬ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄꎬ ｓｅｌｅｃｔｅｄꎬ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ａｎｄ
ｄｏｃｕｍｅｎｔｅｄ ５２ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ｏｆ Ａ. ｇｉｇａｎｔｉｆｏｌｉａ
ｍａｉｎｌｙ ｂｙ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｔｒａｉｔｓ ｏｖｅｒ ａ ｐｅｒｉｏｄ ｏｆ ｆｉｖｅ ｙｅａｒｓ.
Ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｏｒｉｇｉｎｓꎬ ａｌｌ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ ｏｆ ｇｅｒｍ￣
ｐｌａｓｍ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ｈａｖｅ ｂｅｅｎ ｐｌａｎｔｅｄ ａｎｄ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｉｎ ｔｈｅ

ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｒｅｐｏｓｉｔｏｒｙ ｉｎ Ｇｕａｎｇｘｉ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｂｏｔａｎｙꎬ
Ｇｕｉｌｉｎꎬ Ｃｈｉｎａ. Ｆｏｒ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ａｓｓａｙｓꎬ ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ ３６ ｓａｍ￣
ｐｌｅｓ ｗｅｒｅ ｏｒｉｇｉｎａｌｌｙ ａｎｄ ｒａｎｄｏｍｌｙ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅｓｅ
ｐｌａｎｔｓ. Ｆｒｅｓｈ ｌｅａｖｅｓ ｉｎ ｓｑｕａｒｉｎｇ ｐｅｒｉｏｄ ｗｅｒｅ ｒａｎｄｏｍｌｙ
ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ａｎｄ ｄｅｓｉｃｃａｔｅｄ ｉｎ ｓｉｌｉｃａ ｇｅｌ ｆｏｒ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ａｎａ￣
ｌｙｓｅｓ. Ｔｈｅ ｄｅｔａｉｌｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓｔｕｄｉｅｄ ｓａｍｐｌｅｓ ａｒｅ ｓｕｍｍａｒｉｚｅｄ
ｉｎ Ｔａｂｌｅ １.

Ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ ｏｆ ＤＮＡ ｗａｓ ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ ｗｉｔｈ ０.１ ｇ ｓｔａｒ￣
ｔｉｎｇ ｍａｔｅｒｉａｌ ｏｆ ｌｅａｖｅｓ ｂｙ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ Ｐｌａｎｔ Ｇｅｎｏｍｉｃ ＤＮＡ
Ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ ｋｉｔ (Ｔｉａｎｇｅｎ Ｂｉｏｔｅｃｈ Ｃｏ.ꎬ Ｃｈｉｎａ)ꎬ ａｃｃｏｒｄｉｎｇ
ｔｏ ｔｈｅ ｍａｎｕｆａｃｔｕｒｅｒ’ｓ ｉｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎｓ. Ｔｈｅ ＤＮＡ ｃｏｎｃｅｎｔｒａ￣
ｔｉｏｎ ｗａｓ ｅｓｔｉｍａｔｅｄ ｂｙ ｓｔａｎｄａｒｄ ｓｐｅｃｔｒｏｐｈｏｔｏｍｅｔｒｉｃ ｍｅ￣
ｔｈｏｄ ａｔ ２６０ ａｎｄ ２８０ ｎｍ ＵＶ ｌｅｎｇｔｈｓ ｂｙ Ｔｈｅｒｍｏ Ｓｃｉｅｎｔｉｆ￣
ｉｃ Ｎａｎｏｄｒｏｐ ２ ０００ ａｎｄ ｔｈｅ ｉｎｔｅｇｒｉｔｙ ｂｙ ｇｅｌ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅ￣
ｓｉｓ ｉｎ ａ ０.８％ ａｇａｒｏｓｅ ｇｅｌ. ＤＮＡ ｓａｍｐｌｅｓ ｗｅｒｅ ｔｈｅｎ ｄｉｌｕ￣
ｔｅｄ ｔｏ ３０ ｎｇμＬ￣１ ｗｏｒｋ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ.

Ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ １００ ＩＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓ ｗｅｒｅ ｓｙｎｔｈｅｓｉｚｅｄ ｂｙ
Ｓａｎｇｏｎ Ｂｉｏｔｅｃｈ ( Ｓｈａｎｇｈａｉ) Ｃｏ.ꎬ Ｌｔｄ. ( Ｃｈｉｎａ)ꎬ ａｃ￣
ｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅ ｐｕｂｌｉｃ ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ｗｅｂｓｉｔｅ ｏｆ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ
ｏｆ Ｂｒｉｔｉｓｈ Ｃｏｌｕｍｂｉａ. Ｔｈｅｓｅ ｐｒｉｍｅｒｓ ｗｅｒｅ ｔｈｅｎ ｓｃｒｅｅｎｅｄ
ｕｓｉｎｇ ａ ｆｅｗ ＤＮＡ ｓａｍｐｌｅｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｐｒｉｍｅｒｓ ｗｈｉｃｈ ｙｉｅｌｄｅｄ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｂａｎｄｓ ｗｅｒｅ ｕｓｅｄ ｉｎｉｔｉａｌｌｙ ｆｏｒ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ
ｔｏ ｏｐｔｉｍｉｚｅ ｔｈｅ ＰＣＲ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ. Ｆｉｎａｌｌｙꎬ ｆｏｕｒｔｅｅｎ ｏｆ
ｔｈｅｍ ｙｉｅｌｄｅｄ ｃｌｅａｒｌｙꎬ ｒｅｐｒｏｄｕｃｉｂｌｅ ａｎｄ ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ ｈｉｇｈ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｂａｎｄｓ ｗｅｒｅ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ＩＳＳＲ ａｎａｌｙｓｉｓ (Ｔａｂｌｅ
２). Ｔｈｅ ＰＣＲ ｒｅａｃｔｉｏｎ ｗａｓ ｃａｒｒｉｅｄ ｏｕｔ ｉｎ ２５ μＬ ｏｆ ｍｉｘ￣
ｔｕｒｅ ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ３０ ｎｇ ｏｆ ｇｅｎｏｍｉｃ ＤＮＡꎬ ２.０ ｍｍｏｌＬ￣１

ＭｇＣｌ２ꎬ ０.２ ｍｍｏｌＬ￣１ ｄＮＴＰꎬ １０ × ＰＣＲ ｂｕｆｆｅｒꎬ １ ｍｍｏｌ
Ｌ￣１ ｐｒｉｍｅｒ ａｎｄ １ Ｕ Ｔａｑ ＤＮＡ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ( Ｓａｎｇｏｎ
Ｂｉｏｔｅｃｈ. Ｃｏ.ꎬ Ｌｔｄ.ꎬ Ｓｈａｎｇｈａｉꎬ Ｃｈｉｎａ). Ｔｈｅ ＰＣＲ ｃｙｃ￣
ｌｉｎｇ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ｗｅｒｅ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ: ９４ ℃ ｆｏｒ ３ ｍｉｎ (ｉｎｉｔｉａｌ
ｄｅｎａｔｕｒａｔｉｏｎ)ꎬ ｔｈｅｎ ｆｏｌｌｏｗｅｄ ｂｙ ３９ ｃｙｃｌｅｓ ａｔ ９４ ℃ ｆｏｒ
３０ ｓ (ｄｅｎａｔｕｒａｔｉｏｎ)ꎬ ａｎｎｅａｌｉｎｇ ａｔ ｏｐｔｉｍａｌ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ
ｆｏｒ ４５ ｓꎬ ７２ ℃ ｆｏｒ ２ ｍｉｎ (ｅｘｔｅｎｓｉｏｎ)ꎬ ｗｉｔｈ ａ ｆｉｎａｌ ７
ｍｉｎ ｅｘｔｅｎｓｉｏｎ ａｔ ７２ ℃ ａｎｄ ｔｈｅｎ ａ ｃｏｏｌ ｄｏｗｎ ｔｏ ４ ℃.
Ｔｈｅ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ＩＳＳＲ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ ａｌｏｎｇ ｗｉｔｈ ＤＬ２０００ ＤＮＡ
ｍａｒｋｅｒ (ＴａＫａＲａ Ｃｏ.ꎬ Ｌｔｄ.ꎬ Ｄａｌｉａｎꎬ Ｃｈｉｎａ) ｗｅｒｅ ｒｅ￣
ｓｏｌｖｅｄ ｉｎ １.５％ ａｇａｒｏｓｅ ｇｅｌｓ ｉｎ ＴＡＥ ｂｕｆｆｅｒ ａｔ １１０ Ｖ ｆｏｒ
５０ ｍｉｎ. Ｇｅｌｓ ｗｉｔｈ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ ｗｅｒｅ ｖｉｓｕａ
ｌｉｚｅｄ ａｎｄ ｐｈｏｔｏｇｒａｐｈｅｄ ｕｎｄｅｒ ＵＶ ｌｉｇｈｔ.

Ｔｈｅ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ＤＮＡ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ ｗｅｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ａｓ
ｐｒｅｓｅｎｔ (１) ｏｒ ａｂｓｅｎｔ (０). Ｔｈｅ ｄａｔａｓｅｔ ｗａｓ ｃｏｎｖｅｒｔｅｄ
ｉｎｔｏ ａ ｍａｔｈｅｍａｔｉｃａｌ ｍａｔｒｉｘ ｕｓｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ＰＯＰＧＥＮＥ３２

１３１ 期 毛世忠等: 走马胎种质资源遗传多样性的 ＩＳＳＲ 分析



Ｔａｂｌｅ １　 Ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｍａｔｅｒｉａｌｓ

Ｓａｍｐｌｅ
ｃｏｄｅ

Ｃｏｌｌｅｃｔｉｎｇ
ｔｉｍｅ Ｌｏｃａｔｉｏｎ Ａｌｔｉｔｕｄｅ

(ｍ)
Ｐｏｐ. ｓｔａｔｕｓ
ａｎｄ ａｍｏｕｎｔ

Ａ０１ ２０１２.１０.２４ Ｒｏｎｇｓｈｕｉꎬ
Ｌｉｕｚｈｏｕ

３２２ Ｗｉｌｄꎬ ≤５

Ａ０２ ２０１２.１０.２６ Ｒｏｎｇｓｈｕｉꎬ
Ｌｉｕｚｈｏｕ

４９４ Ｗｉｌｄꎬ ≤５

Ａ０３ ２０１２.１０.２８ Ｈｕａｎｊｉａｎｇꎬ
Ｈｅｃｈｉ

４９４ Ｗｉｌｄꎬ ≤５

Ａ０４ ２０１２.１２.１１ Ｊｉｎｘｉｕꎬ Ｌａｉｂｉｎ ７９４ Ｗｉｌｄꎬ≤５

Ａ０５ ２０１２.１２.１２ Ｊｉｎｘｉｕꎬ Ｌａｉｂｉｎ ５７６ Ｗｉｌｄꎬ ≤１０

Ａ０６ ２０１２.１２.１２ Ｊｉｎｘｉｕꎬ Ｌａｉｂｉｎ ５７６ Ｗｉｌｄꎬ ≤１０

Ａ０７ ２０１２.１２.３１ Ｎａｐｏꎬ Ｂａｉｓｅ ４４５ Ｗｉｌｄꎬ ≥５０

Ａ０８ ２０１３.１.１０ Ｎｉｎｇｍｉｎｇꎬ
Ｃｈｏｎｇｚｕｏ

３９０ Ｗｉｌｄꎬ ≤５

Ａ０９ ２０１３.１.１６ Ｓｈａｎｇｓｉꎬ
Ｆａｎｇｃｈｅｎｇｇａｎｇ

５００ Ｗｉｌｄꎬ ≤５

Ａ１０ ２０１３.６.９ Ｎａｐｏꎬ Ｂａｉｓｅ ７４０ Ｗｉｌｄꎬ ≥５０

Ａ１１ ２０１３.６.９ Ｎａｐｏꎬ Ｂａｉｓｅ ６５９ Ｗｉｌｄꎬ ≤２０

Ａ１２ ２０１３.６.１０ Ｎａｐｏꎬ Ｂａｉｓｅ ４３３ Ｗｉｌｄꎬ ≥５０

Ａ１３ ２０１３.６.１１ Ｄｅｂａｏꎬ Ｂａｉｓｅ — Ｗｉｌｄꎬ ≤２０

Ａ１４ ２０１３.６.１２ Ｄｅｂａｏꎬ Ｂａｉｓｅ — Ｗｉｌｄꎬ ≤２０

Ａ１５ ２０１３.６.１２ Ｔｉａｎｄｅｎｇꎬ
Ｃｈｏｎｇｚｕｏ

— Ｗｉｌｄꎬ ≤２０

Ａ１６ ２０１３.６.１２ Ｔｉａｎｄｅｎｇꎬ
Ｃｈｏｎｇｚｕｏ

— Ｗｉｌｄꎬ ≤２０

Ａ１７ ２０１３.６.１２ Ｊｉｎｇｘｉꎬ Ｂａｉｓｅ — Ｗｉｌｄꎬ ≤５

Ａ１８ ２０１３.６.２２ Ｇｏｎｇｃｈｅｎｇꎬ
Ｇｕｉｌｉｎ

— Ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ

Ａ１９ ２０１３.１１.１ Ｌｉｎｇｕｉꎬ Ｇｕｉｌｉｎ — Ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ

Ａ２０ ２０１３.１２.２４ Ｊｉｎｘｉｕꎬ Ｌａｉｂｉｎ — Ｗｉｌｄꎬ ≤５

Ａ２１ ２０１３.１２.２５ Ｊｉｎｘｉｕꎬ Ｌａｉｂｉｎ ９８７ Ｗｉｌｄꎬ ≤５

Ａ２２ ２０１３.１２.２６ Ｊｉｎｘｉｕꎬ Ｌａｉｂｉｎ — Ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ

Ａ２３ ２０１３.１２.２６ Ｊｉｎｘｉｕꎬ Ｌａｉｂｉｎ — Ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ

Ａ２４ ２０１３.１２.２６ Ｊｉｎｘｉｕꎬ Ｌａｉｂｉｎ ３５８ Ｗｉｌｄꎬ ≤２０

Ａ２５ ２０１３.１２.２６ Ｊｉｎｘｉｕꎬ Ｌａｉｂｉｎ ４５９ Ｗｉｌｄꎬ ≤２０

Ａ２６ ２０１３.１２.２７ Ｊｉｎｘｉｕꎬ Ｌａｉｂｉｎ ５０１ Ｗｉｌｄꎬ ≤２０

Ａ２７ ２０１３.１２.２７ Ｊｉｎｘｉｕꎬ Ｌａｉｂｉｎ ６７４ Ｗｉｌｄꎬ ≤２０

Ａ２８ ２０１３.１２.２８ Ｊｉｎｘｉｕꎬ Ｌａｉｂｉｎ ６７４ Ｗｉｌｄꎬ ≤２０

Ａ２９ ２０１３.１２.２７ Ｊｉｎｘｉｕꎬ Ｌａｉｂｉｎ ４８６ Ｗｉｌｄꎬ ≤２０

Ａ３０ ２０１３.１２.２８ Ｊｉｎｘｉｕꎬ Ｌａｉｂｉｎ ４８６ Ｗｉｌｄꎬ ≤５

Ａ３１ ２０１３.１２.２９ Ｊｉｎｘｉｕꎬ Ｌａｉｂｉｎ ８７０ Ｗｉｌｄꎬ ≤５

Ａ３２ ２０１３.１２.３０ Ｊｉｎｘｉｕꎬ Ｌａｉｂｉｎ ９０３ Ｗｉｌｄꎬ ≤５

Ａ３３ ２０１４.５.３０ Ｎａｐｏꎬ Ｂａｉｓｅ １０００ Ｗｉｌｄꎬ ≤２０

Ａ３４ ２０１４.５.２８ Ｎａｐｏꎬ Ｂａｉｓｅ ４００ Ｗｉｌｄꎬ ≤２０

Ａ３５ ２０１４.５.２９ Ｎａｐｏꎬ Ｂａｉｓｅ ７００ Ｗｉｌｄꎬ ≤２０

Ａ３６ ２０１４.５.３０ Ｎａｌｉａｎｇꎬ
Ｆａｎｇｃｈｅｎｇｇａｎｇ

１９５ Ｗｉｌｄꎬ ≤２０

ｓｏｆｔｗａｒｅ ｔｏ ｐｅｒｆｏｒｍ ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ａｎａｌｙｓｅｓꎬ ａｎｄ ｃａｌｃｕｌａｔｅ
ｔｈｅ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ ｔｈｅ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ
ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ (Ｎａ)ꎬ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ａｌｌｅｌｅ ｎｕｍｂｅｒ (Ｎｅ)ꎬ ｐｅｒ￣
ｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｂａｎｄｓ (ＰＰＢ)ꎬ Ｎｅｉ ｇｅｎｅ ｄｉｖｅｒｓｉ￣
ｔｙ (Ｈｅꎬ Ｎｅｉꎬ １９７３)ꎬ ａｎｄ Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ
(Ｉꎬ Ｓｈａｎｎｏｎ ＆ Ｗｅａｖｅｒꎬ １９４９). Ａ ｃｌｕｓｔｅｒ ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ
(ＵＰＧＭＡ) ｗａｓ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｔｏ ｅｖａｌｕａｔｅ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａ￣
ｔｉｏｎｓｈｉｐ ｆｏｒ ｔｈｅｓｅ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｇｅｎｅ
ｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ＮＴＳＹＳ ｓｏｆｔｗａｒｅ ( Ｙｅｈ ｅｔ ａｌꎬ
１９９７ꎻ Ｒｏｈｌｆꎬ ２０００).

２　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ａｎｄ Ａｎａｌｙｓｉｓ

Ｔｈｅ ｅｘｔｅｎｔ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｔｈｉｒｔｙ￣ｓｉｘ
ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ ｏｆ Ａ. ｇｉｇａｎｔｉｆｏｌｉａꎬ ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ １００ ＩＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓ
ｗｅｒｅ ｓｃｒｅｅｎｅｄ ａｎｄ ｆｏｕｒｔｅｅｎ ｐｒｉｍｅｒｓ ｙｉｅｌｄｅｄ ｃｌｅａｒｌｙꎬ ｒｅ￣
ｐｒｏｄｕｃｉｂｌｅ ａｎｄ ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ ｈｉｇｈ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｂａｎｄｓ ｗｅｒｅ
ｓｅｌｅｃｔｅｄ ｆｏｒ ｆｕｒｔｈｅｒ ＩＳＳＲ ａｎａｌｙｓｉｓ (Ｆｉｇ. １). ＩＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓ
ｐｒｏｄｕｃｅｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｆ ＤＮＡ ｆｒａｇｍｅｎｔｓꎬ ｄｅｐｅｎｄｉｎｇ
ｕｐｏｎ ｔｈｅｉｒ ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔ ｍｏｔｉｆｓ. Ｔｈｅ ｆｏｕｒｔｅｅｎ
ｓｅｌｅｃｔｅｄ ｐｒｉｍｅｒｓ ｇｅｎｅｒａｔｅｄ ａｌｔｏｇｅｔｈｅｒ １３６ ｕｎａｍｂｉｇｕｏｕｓ
ａｎｄ ｒｅｐｒｏｄｕｃｉｂｌｅ ｂａｎｄｓꎬ ｏｆ ｗｈｉｃｈ １１２ (８２.３５％) ｗｅｒｅ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃꎬ ｔｈｅ ｓｉｚｅｓ ｒａｎｇｉｎｇ ｆｒｏｍ ２５０ ｔｏ ２ ０００ ｂｐꎬ ｔｈｅ
ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｆ ｂａｎｄｓ ｖａｒｉｅｄ ｆｒｏｍ ｅｉｇｈｔ ｔｏ ｔｗｅｌｖｅꎬ ｗｉｔｈ ａｎ ａｖ￣
ｅｒａｇｅ ｏｆ ９.７ ｂａｎｄｓ ｐｅｒ ｐｒｉｍｅｒ (Ｔａｂｌｅ ２).

Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ ｉｓ ｏｎｅ ｏｆ ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ
ｇｅｎｅｔｉｃ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ｆｏｒ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｉｎ ｐｏｐｕｌａ￣
ｔｉｏｎｓ. Ｔｈｅ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃｂａｎｄｓ (ＰＰＢ) ｆｏｒ ｔｈｉｓ
ｓｐｅｃｉｅｓ ｗａｓ ８２.３５％ (Ｔａｂｌｅ ２). Ｔｈｅ ｍｅａｎ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｎｕｍ￣
ｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ (Ｎａ) ｗａｓ １.８２３ ５ꎬ ｗｈｉｌｅ ｔｈｅ ｍｅａｎ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ
ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ (Ｎｅ) ｗａｓ １.５１０ １. Ｔｈｅ Ｎｅｉ’ｓ ｇｅｎｅ ｄｉ￣
ｖｅｒｓｉｔｙ (Ｈ) ｗａｓ ０.２９６ ５ꎬ ａｎｄ Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ ｉｎｄｉｃｅｓ (Ｉ) ｗａｓ
０.４４１ ７. Ｔｈｅｓｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｄｅｍｏｎｓｔｒａｔｅ ｔｈａｔ Ａ. ｇｉｇａｎｔｉｆｏｌｉａ ｈａｓ
ａ ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ ｈｉｇｈ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ.

Ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ｇｅｎｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ (Ｈｔ) ａｎｄ ｔｈｅ ｇｅｎｅ ｄｉｖｅｒｓｉ￣
ｔｙ ｗｉｔｈｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ (Ｈｓ) ｗｅｒｅ ０.２７４ １ ａｎｄ ０.０３９ ５
ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ Ｇｓｔ ＝ Ｈｔ －Ｈｓ / Ｈｔꎬ ａｌｌ ｔｈｅ
ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ ｔｈｉｓ ｓｐｅｃｉｅｓ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｃａｔｉｏｎｓ ｈａｄ ａ ｃｏ￣
ｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ (Ｇｓｔ) ｏｆ ０.８５５ ８.

Ｂａｓｅｄ ｏｎ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ａｍｏｎｇ ３６ ｓａｍｐｌｅｓꎬ
ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｗａｓ ｃａｒｒｉｅｄ ｏｕｔ ｕｓｉｎｇ ＵＰＧＭＡ ｍｅｔｈｏｄ
ａｎｄ ｒｅｓｕｌｔｅｄ ｉｎ ａ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｓｈｏｗｎ ｉｎ
Ｆｉｇ. ２. Ａｌｌ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅｓ ｔｈａｔ ｃｏｕｌｄ ｂｅ ｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ｉｎｔｏ ｔｗｏ

２３ 广　 西　 植　 物 ３７ 卷



Ｔａｂｌｅ ２　 Ｆｏｕｒｔｅｅｎ ＩＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ
ａｎｄ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ

Ｃｏｄｅ ｏｆ
ｐｒｉｍｅｒ

Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ
ｐｒｉｍｅｒ (５′－３′)

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ａｍｐｌｉｆｉｅｄ
ｂａｎｄ

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ

ｂａｎｄ

ＵＢＣ８２７ (ＡＣ) ８Ｇ １２ １１

ＵＢＣ８３４ (ＡＧ) ８ＹＴ １２ ９

ＵＢＣ８３６ (ＡＧ) ８ＹＡ ９ ９

ＵＢＣ８４０ (ＧＡ)８ＹＴ ９ ９

ＵＢＣ８４５ (ＣＴ)８ＲＧ １１ ８

ＵＢＣ８５６ (ＡＣ) ８ＹＡ １１ ８

ＵＢＣ８６８ (ＧＡＡ)６ ８ ６

ＵＢＣ８７３ (ＧＡＣＡ)４ ８ ７

ＵＢＣ８８６ ＶＤＶ(ＣＴ)７ ８ ５

ＵＢＣ８８９ ＤＢＤ(ＡＣ)７ ９ ８

ＵＢＣ８９０ ＶＨＶ(ＧＴ)７ ９ ９

ＵＢＣ８９１ ＨＶＡ(ＴＧ) １１ ９

ＵＢＣ８９９ ＣＴＡＧＧＴＧＴＴＧＧＴＣＡＴＴＧＴＴＣＣＡ ９ ６

ＵＢＣ９００ ＡＣＴＴＣＣＣＣＡＣＡＧＧＴＴＡＡＣＡＣＡ １０ ８

Ｔｏｔａｌ — １３６ １１２

Ａｖｅｒａｇｅ — ９.７ ８

Ｆｉｇ. １　 Ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ ｏｆ Ａ. ｇｉｇａｎｔｉｆｏｌｉａ ＤＮＡ ｓａｍｐｌｅｓ

ｂｉｇ ｇｒｏｕｐｓ ａｎｄ ｔｈｅｎ ｆｕｒｔｈｅｒ ｄｉｖｉｄｅｄ ｉｎｔｏ ｆｉｖｅ ｓｕｂ￣ｇｒｏｕｐｓ
ｗｉｔｈ ａ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｖａｌｕｅ ｏｆ ０.７０. Ｔｈｅ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ
ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ Ａ. ｇｉｇａｎｔｉｆｏｌｉａ ｓａｍｐｌｅｓ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｅｄ ｇｅｎｅｒａｌｌｙ
ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅｉｒ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｓ.
Ｈｏｗｅｖｅｒꎬ ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ｓｔｉｌｌ ａ ｆｅｗ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ ｃｏｕｌｄ ｎｏｔ ｂｅ
ｄｉｓｔｉｎｇｕｉｓｈｅｄ ｃｌｅａｒｌｙ. Ｇｅｎｅｒａｌｌｙꎬ ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ＰＣｏＡ ｗａｓ
ｉｎ ａｃｃｏｒｄａｎｃｅ ｗｉｔｈ ｔｈａｔ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ａｎａｌｙｓｉｓ
(Ｆｉｇ. ３). Ｔｈｅｓｅ ｆｉｎｄｉｎｇｓ ｃｌｅａｒｌｙ ｉｎｄｉｃａｔｅ ａ ｄｉｓｔｉｎｃｔ ｄｉｆ￣

Ｆｉｇ. ２　 ＵＰＧＭＡ ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｇｅｎｅｒａｔｅｄ ｆｒｏｍ ＩＳＳＲ ｄａｔａ ｏｆ
３６ Ａ. ｇｉｇａｎｔｉｆｏｌｉａ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ

ｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ Ａ. ｇｉｇａｎｔｉｆｏｌｉａ ｇｅｒｍｐｌａｓｍｓ ｆｒｏｍ ｖａ￣
ｒｉｏｕｓ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｏｒｉｇｉｎｓ.

３　 Ｄｉｓｃｕｓｓｉｏｎ ａｎｄ Ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎ

Ｉｎ ｒｅｃｅｎｔ ｙｅａｒｓꎬ ａ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｍｅａｓｕｒｅｓ
ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｈａｖｅ ｂｅｅｎ ｐｒｏｐｏｓｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｎｔｅｘｔ ｏｆ
ｓｐｅｃｉｅｓ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ (Ｋｒａｊｅｗｓｋｉꎬ １９９４). Ｔｈｅ ｓｔｕｄｉｅｓ ｏｆ
ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｄｏ ｎｏｔ ｏｎｌｙ ｈｅｌｐ ｕｓ ｔｏ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄ
ｔｈｅ ｐｒｅｓｅｎｔ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎ ａｎｄ ａｐｐｒｅｃｉａｔｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ
ｏｕｒ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓꎬ ｂｕｔ ａｌｓｏ ｈｅｌｐ ｃｏｎｓｅｒｖｅ ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ ａｓ
ｗｅｌｌ ａｓ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ａｎｄ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｇｅｒｍｐｌａｓｍｓ. Ｉｎ
Ｃｈｉｎａꎬ ｔｈｅｒｅ ａｒｅ ｃｏｕｎｔｌｅｓｓ ｍｅｄｉｃｉｎａｌ ｐｌａｎｔｓ ｔｈａｔ ｈａｖｅ
ｂｅｅｎ ｗｉｄｅｌｙ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｏｆ ｍａｎｙ ｋｉｎｄｓ ｏｆ ｄｉｓｅａ￣
ｓｅｓ. Ｎｅｖｅｒｔｈｅｌｅｓｓꎬ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｉｎｃｒｅａｓｉｎｇｌｙ ｓｅｒｉｏｕｓ ｅｎｖｉｒｏｎ￣
ｍｅｎｔａｌ ｄａｍａｇｅ ａｎｄ ｅｘｃｅｓｓｉｖｅ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎꎬ ｍａｎｙ ｗｉｌｄ
ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ａｒｅ ｆａｃｉｎｇ ｄｅｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ａｎｄ ａｒｅ ｉｎ
ｄａｎｇｅｒ ｏｆ ｅｘｔｉｎｃｔｉｏｎ. Ｉｔ ｗｏｕｌｄ ｂｅ ａｎ ｕｎｐｒｅｃｅｄｅｎｔｅｄ ｄｉｓ￣

３３１ 期 毛世忠等: 走马胎种质资源遗传多样性的 ＩＳＳＲ 分析



Ｆｉｇ. ３　 Ｔｈｒｅｅ￣ｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｐｌｏｔ ｏｆ ｔｈｅ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅ
ａｎａｌｙｓｉｓ (ＰＣｏＡ) ｏｆ ｄｉｓｔａｎｃｅ ａｍｏｎｇ

３６ Ａ. ｇｉｇａｎｔｉｆｏｌｉａ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ

ａｓｔｅｒ ｉｆ ｍｅｄｉｃａｌ ｃｕｒｅｓ ｗｅｒｅ ｌｏｓｔ ｄｕｅ ｔｏ ｔｈｅ ｅｘｔｉｎｃｔｉｏｎ ｏｆ
ｔｈｅｓｅ ｐｌａｎｔｓ. Ａｌｔｈｏｕｇｈ Ａ. ｇｉｇａｎｔｉｆｏｌｉａ ｈａｄ ａ ｌｏｎｇ ｃｕｌｔｉ￣
ｖａｔｉｎｇ ｈｉｓｔｏｒｙ ａｓ ｍｅｄｉｃｉｎａｌ ｐｌａｎｔꎬ ｔｈｅｒｅ ｉｓ ｌｉｔｔｌｅ ｒｅｓｅａｒｃｈ
ｏｎ ｅｖａｌｕａｔｉｎｇ ｉｔｓ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｈｏｗ ｔｏ ｃｏｎ￣
ｓｔｒｕｃｔ ａ ｃｏｒｅ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ. Ｗｅ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅｄ ａｎｄ ｅｖａｌｕａｔｅｄ
ｔｈｅ ｗｉｌｄ ａｎｄ ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ Ａ. ｇｉｇａｎｔｉｆｏｌｉａ ｉｎ ｔｈｅ ｐａｓｔ ｆｅｗ
ｙｅａｒｓ. Ｏｕｒ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｗｉｌｄ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ｈａｄ
ｂｅｅｎ ｅｘｃｅｓｓｉｖｅｌｙ ｅｘｃａｖａｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｐａｓｔ ｄｅｃａｄｅ ａｎｄ ｔｈｅ
ｗｉｌｄ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ｒｅｓｅｒｖｅｓ ｗｅｒｅ ｎｏｔ ｓｕｆｆｉｃｉｅｎｔ ｔｏ ｍｅｅｔ ｔｈｅ
ｇｒｏｗｉｎｇ ｄｅｍａｎｄｓ ｏｆ ｍｅｄｉｃａｌ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｅｘ￣
ｔｒａｃｔｉｏｎ ｉｎｄｕｓｔｒｙ. Ｔｈｅ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｎｇ ａｒｅａ ｏｆ Ａ. ｇｉｇａｎｔｉｆｏｌｉａ
ｈａｓ ｂｅｅｎ ｉｎｃｒｅａｓｉｎｇ ｉｎ ｒｅｃｅｎｔ ｙｅａｒｓ ｂｕｔ ｓｔｉｌｌ ｉｎａｄｅｑｕａｔｅ
ｔｏ ｍｅｅｔ ｔｈｅ ｓｕｐｐｌｙ ａｎｄ ｄｅｍａｎｄ ｉｎ Ｃｈｉｎａ. Ｓｏｍｅ ｏｌｄ
ｐｒｏｂｌｅｍｓ ａｒｅ ｓｔｉｌｌ ｕｎｒｅｓｏｌｖｅｄ ａｎｄ ｎｅｗ ｐｒｏｂｌｅｍｓ ａｒｅ ａｒｉ￣
ｓｉｎｇꎬ ｓｕｃｈ ａｓ ｄｅｃｌｉｎｅ ｉｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ ｙｉｅｌｄ ａｎｄ
ｑｕａｌｉｔｙꎬ ｅｔｃ. Ａｌｌ ｔｈｅｓｅ ｐｒｏｂｌｅｍｓ ｎｅｅｄ ｔｏ ｂｅ ｒｅｓｏｌｖｅｄ ｉｎ
ｔｈｅ ｆｕｔｕｒｅ. Ｔｈｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ａ ｃｏｒｅ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ｗｉｌｌ
ｈｅｌｐ ｃｕｌｔｉｖａｔｏｒｓ ｃｒｅａｔｅ ｌｏｗ￣ｃｏｓｔ ｓｔｒａｔｅｇｉｅｓ ｔｏ ｅｖａｌｕａｔｅ ｔｈｉｓ
ｍｅｄｉｃｉｎａｌ ｐｌａｎｔ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ.

Ｔｈｅｒｅ ａｒｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｔｒａｔｅｇｉｅｓ ｔｏ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔ
ｃｏｒｅ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ｆｏｒ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ. Ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎｄ
ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｈａｖｅ ｂｅｅｎ ｗｉｄｅｌｙ ｕｓｅｄ ａｓ
ａｎ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｔｏｏｌ ｔｏ ｇｒｏｕｐ ｓａｍｐｌｅｓ ｆｏｒ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｎｇ ｃｏｒｅ
ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｓ (Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌꎬ ２００４ꎻ Ｈｉｎｔｕｍꎬ １９９５) ａｎｄ
ｇｒｏｕｐｉｎｇ ｄａｔａ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ (Ｃｈａｂａｎｅ ＆

Ｖａｌｋｏｕｎꎬ２００４). Ｉｎ ｔｈｅ ｐｒｅｓｅｎｔ ｓｔｕｄｙꎬ ｗｅ ｔｅｓｔｅｄ ｔｈｅ
ｕｓａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ＩＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓ ｔｏ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅ ｔｈｅ ｌｅｖｅｌ ａｎｄ
ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｗｉｌｄ ａｎｄ ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ａ. ｇｉｇａｎｔｉｆｏｌｉａ ｆｒｏｍ Ｇｕａｎｇｘｉ. Ｗｅ ｕｓｅｄ
ｆｏｕｒｔｅｅｎ ｏｕｔ ｏｆ ｔｈｅ １００ ＩＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓ ｔｅｓｔｅｄꎬ ａｎｄ １１２
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｂａｎｄｓ ｉｎ ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ １３６ ｂａｎｄｓ ( ＰＰＢ ＝
８２.３５％) ｗｅｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ３６ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ. Ｔｈｅ ａｎａ￣
ｌｙｚｅｄ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ
ｔｈｅ ｉｎｉｔｉａｌ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ｏｆ Ａ. ｇｉｇａｎｔｉｆｏｌｉａ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｒｅ￣
ｓｏｕｒｃｅ ｈａｄ ｌａｒｇｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｔ ａ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｌｅｖｅｌ
(Ｎａ＝ １.８２３ ５ꎬＮｅ ＝ １.５１０ １ꎬＨｅ ＝ ０.２９６ ５ꎬＩ ＝ ０.４４１ ７).
Ｔｈｅ ｃｌｕｓｔｅｒ ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ (ＵＰＧＭＡ) ａｎｄ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｏｒ￣
ｄｉｎａｔｅ ａｎａｌｙｓｉｓ (ＰＣｏＡ) ｃｌｅａｒｌｙ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａ￣
ｔｉｏｎｓｈｉｐ ａｍｏｎｇ ａｌｌ ｇｅｒｍｐｌａｓｍｓ. Ａｌｌ ｔｈｅ ｇｅｒｍｐｌａｓｍｓ ａｎｄ
ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｎｏｔ ｏｎｌｙ ｐｒｏｖｉｄｅｄ ｖａｌｕａｂｌｅ ｒａｗ ｍａｔｅ￣
ｒｉａｌｓ ｔｏ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔ ｃｏｒｅ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ｏｆ Ａ. ｇｉｇａｎｔｉｆｏｌｉａꎬ ｂｕｔ
ａｌｓｏ ｐｒｏｖｉｄｅｄ ｔｈｅ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｓｅｌｅｃｔｉｎｇ ａｎｄ ｐｅｒｓｅｒｖ￣
ｉｎｇ ｔｈｅ ｑｕａｌｉｔｙ ｏｆ ｔｈｉｓ ｍｅｄｉｃｉｎａｌ ｐｌａｎｔ.

Ｉｎ ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎꎬ ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ａ
ｇｒｅａｔ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ａｍｏｎｇ Ｇｕａｎｇｘｉ ｗｉｌｄ
Ａ. ｇｉｇａｎｔｉｆｏｌｉａ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ. Ｔｈｅ ｍａｊｏｒｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅｓｅ ｎａｔｕｒａｌ
ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ ｆｒｏｍ ｓｉｍｉｌａｒ ｏｒ ａｄｊａｃｅｎｔ ｒｅｇｉｏｎｓ ｗｅｒｅ ｃｌｕｓ￣
ｔｅｒｅｄ ｉｎｔｏ ｏｎｅ ｇｒｏｕｐ ｗｉｔｈ ａ ｆｅｗ ｅｘｃｅｐｔｉｏｎｓ. Ｔｈｏｓｅ ａｃｃｅｓ￣
ｓｉｏｎｓ ｇｒｏｗｉｎｇ ｉｎ ｓｉｍｉｌａｒ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ｇｅｎｅｒａｌｌｙ ｗｅｒｅ ａｌｓｏ
ｃｌｕｓｔｅｒｅｄ ｔｏｇｅｔｈｅｒ. Ｔｈｉｓ ｒｅｓｕｌｔ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａ￣
ｔｉｏｎ ｏｆ Ａ. ｇｉｇａｎｔｉｆｏｌｉａ ｇｅｎｅ ｐｏｏｌｓ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｇｉｏｎｓ
ｍｉｇｈｔ ｈａｖｅ ｒｅｓｕｌｔｅｄ ｆｒｏｍ ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅ ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｉ￣
ｖｅｒｇｅｎｔ ｎａｔｕｒａｌ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ａｒｉｓｉｎｇ ｆｒｏｍ ｗｉｄｅ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ
ｓｅｐａｒａｔｉｏｎ. Ｈｏｗｅｖｅｒꎬ ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ｓｔｉｌｌ ａ ｆｅｗ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ
ｓｈｏｗｅｄ ａ ｇｒｅａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｍａｊｏｒｉｔｙ ｏｆ ａｃｃｅｓ￣
ｓｉｏｎｓꎬ ｗｈｉｃｈ ｍｉｇｈｔ ｂｅ ｄｕｅ ｔｏ ｔｈｅ ｄｉｆｆｕｓｉｏｎ ｏｆ ｉｎｔｒｏｄｕｃｅｄ
ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｒ ｔｈｅ ｉｎｔｒｏｇｒｅｓｓｉｏｎ. Ｗｅ ａｓｓｕｍｅ ｔｈａｔ ｈｕｍａｎ ａｃ￣
ｔｉｖｉｔｉｅｓ ｍａｙｂｅ ｏｎｅ ｐｏｓｓｉｂｌｅ ｒｅａｓｏｎ ｆｏｒ ｔｈｅ ａｎｏｍａｌｙ.
Ｔｈｅｓｅ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ ｗｅｒｅ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅｉｒ ｏｒｉｇｉｎａｌ ｐｏ
ｐｕｌａｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｍａｙ ｈａｖｅ ｂｅｅｎ ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｐｌａｃｅｓ. Ｉｔ ｉｓ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｔｏ ｃｏｌｌｅｃｔ ａｎｄ ｐｒｏｔｅｃｔ ｎａｔｕｒａｌ ｐｏ
ｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ａ. ｇｉｇａｎｔｉｆｏｌｉａ ｉｎ Ｇｕａｎｇｘｉꎬ ａｎｄ ｃｏｎｔａｍｉｎａ￣
ｔｉｏｎ ｏｒ ｄｉｆｕｓｉｏｎ ｏｆ ｉｎｔｒｏｄｕｃｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｍｕｓｔ ｂｅ ａｖｏｉｄｅｄ.
Ｉｎ ａｄｄｉｔｉｏｎꎬ ｉｎ ｏｒｄｅｒ ｔｏ ｂｒｏａｄｅｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｂａｓｅｓ ａｎｄ ｉｍ￣
ｐｒｏｖｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｅｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓꎬ ｉｔ
ｉｓ ｎｅｃｅｓｓａｒｙ ｔｏ ｓｅｌｅｃｔ ｗｉｌｄ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ ｗｉｔｈ ｇｒｅａｔｅｒ ｇｅｎｅ￣
ｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｓ ｐａｒｅｎｔ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ ｆｏｒ ｃｒｏｓｓ￣ｂｒｅｅｄｉｎｇꎬ
ａｎｄ ｔｈｅｓｅ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓ ｍｉｇｈｔ ｈａｖｅ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｆｏｒ ｉｍｐｒｏ￣

４３ 广　 西　 植　 物 ３７ 卷



ｖｉｎｇ ｔｈｅ ｑｕａｌｉｔｙ ａｎｄ ｙｉｅｌｄ ｏｆ ｔｈｅ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ.
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