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摘 要：利用ＳＳＲ分子标记技术，对来自西藏、陕西、四川、贵州等４省区的２１０份苦荞品种进行遗传多样性研
究。结果表明，所选用的５０对ＳＳＲ引物中，有１６对引物多态性良好，共扩增出１７８个条带，其中多态性条带达１１８
个，占总数的６６．３％；２１０份苦荞种质的遗传变幅为０．６２～０．９８，平均值为０．８０，在遗传相似系数为０．８８处可划分
为５大类。聚类结果显示，来自同一地区的苦荞品种显示出聚为一类的趋势，表明苦荞的遗传信息受地理分布的
影响较大；第Ｖ类所聚的４１份分别来自西藏（２７份）、陕西（８份）和贵州（６份）的品种表现出较为丰富的遗传多样
性，与其他种质相比，这４１份材料不仅遗传差异较大，而且遗传来源广泛，可作为苦荞核心种质筛选的基础。
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荞麦（Ｆａｇｏｐｙｒｕｍｅｓｃｕｌｅｎｔｕｍ）分甜荞（Ｆ．ｅｓｃｕｌｅｎ
ｔｕｍ）和苦荞（Ｆ．ｔａｔａｒｉｃｕｍ），是我国旱作农区重要的
粮食作物和经济作物［１］。荞麦营养丰富，富含蛋白

质、黄酮，具明显的医疗和保健功效［２］。近年来，随

着人们对健康生活品质的追求，苦荞因具有能够有

效清除人体内的氧自由基［３］、降低血管脆性、降血

脂［４］、降血糖［５］以及抗肝脏毒［６］、抗炎［７］、抗菌［８］和

抗癌等［９－１０］功能而倍受关注。

核心种质（ｃｏｒｅｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ），是由 Ｆｒａｎｋｅｌ［１１－１２］和
Ｂｒｏｗｎ［１３－１４］提出并发展的概念，以最少量的遗传资



源来最大限度地保存整个资源群体的遗传多样性，

同时还可反映整个群体的地理分布，具有异质性、多

样性、代表性、实用性和动态性等特征［１５］。目前，已

有多数针对主要作物如水稻［１６］、大豆［１７］和小麦［１８］

等核心种质研究的报道，但对苦荞的类似研究却依

然较少。我国作为世界荞麦的主产区，不仅具有丰

富的苦荞资源储备，也是世界荞麦的起源中心和遗

传多样性中心［１９－２０］，然而，由于我国各地域间的苦

荞不论在基因型还是表现型上都差异显著，导致各

类优良苦荞品种的分布较不集中，使得育种工作相

对受限。针对此，利用现代分子标记技术分析不同

苦荞品种间的亲缘关系和遗传差异，探索其遗传多

样性的丰富程度，筛选出能代表大量群体遗传多样

性的核心种质，对于优质苦荞基因资源的挖掘、品种

鉴评和有利基因的定位及克隆等分子辅助育种具有

重要意义［２１］。在众多分子标记手段中，ＳＳＲ（ｓｉｍｐｌｅ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔ，简单重复系列）分子标记因具有多
态性好、灵敏度高、共显性、稳定可靠等优点，成为遗

传多样性分析和核心种质研究［２２］的最佳选择［２３］。

Ｉｗａｔａ［２４］、Ｋｏｎｉｓｈｉ［２５］等对日本甜荞首次进行了
ＳＳＲ标记，其开发的一部分引物多态性良好，适用于
大多数荞麦群体的遗传多样性调查；Ｍａ等［２６］开发
了１３６对引物，其中 １０对标记效应显著，４１对在鉴
别栽培荞麦和野生荞麦的亲缘关系上贡献突出；Ｌｉ
等［２７］采用引物锚定 ＰＣＲ法开发了 ４对苦荞 ＳＳＲ引

物，扩增效应良好，与传统的引物设计方式相比，更

加具有针对性。在国内，高帆等［２１］构建了适合我国

苦荞的 ＳＳＲ标记体系，韩瑞霞等［２８］开发了 ２８对多
态性较好的引物；莫日更朝格图［２９］、田晓庆等［３０］采

用ＳＳＲ标记对不同地区的荞麦品种进行聚类分析，
一定程度上探索了遗传多样性与地理分布的联系。

杨学文等［３１］针对内蒙古赤峰地区的苦荞品种进行

ＳＳＲ标记研究，发现一些地方的荞麦材料可能存在
同名异物或同物异名的情况，指出对苦荞资源进行

分子水平的遗传多样性评价很有必要。此外，亦有

部分学者还采用了 ＲＡＰＤ［３２］、ＡＦＬＰ［３３］、ＩＳＳＲ［３４］、
ＳＲＡＰ［３５］等其它分子标记技术进行过相应的研究。
本研究从国内外文献中选择出５０对已被证实多态
性良好的荞麦 ＳＳＲ引物对主要来自我国西北和西
南地区的２１０份苦荞种质进行遗传多样性研究，确
定了其亲缘关系，亦分析了各品种间的遗传差异，旨

在为苦荞核心种质资源的基础筛选、保护及种间杂

交和基因改良等方面提供参考。

１ 材料与方法

１．１ 试验材料

苦荞种质材料 ２１０份，主要来源于陕西、西藏、
四川和贵州（见表 １）。所选材料由 ５０穴育苗盘育
苗，每个品种取１０粒种子发芽，幼苗出土后于 ３叶
期随机选择５个单株的叶片进行试验。

表１ ２１０份苦荞种质资源的名称及来源
Ｔａｂｌｅ１ Ａｃｃｅｓｓｉｏｎａｎｄｏｒｉｇｉｎｏｆ２１０ｔａｒｔａｒｙｂｕｃｋｗｈｅａｔｒｅｓｏｕｒｃｅｓ

编号

Ｃｏｄｅ
品种名

Ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓｎａｍｅ
来源

Ｏｒｉｇｉｎ
编号

Ｃｏｄｅ
品种名

Ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓｎａｍｅ
来源

Ｏｒｉｇｉｎ

Ｋ１

Ｋ２

Ｋ３

Ｋ４

Ｋ５

Ｋ６

Ｋ７

Ｋ８

Ｋ９

Ｋ１０

Ｋ１１

Ｋ１２

Ｋ１３

Ｋ１４

Ｋ１５

Ｋ１６

Ｋ１７

靖边－１０５１Ｊｉｎｇｂｉａｎ－１０５１
靖边－１０５２Ｊｉｎｇｂｉａｎ－１０５２
靖边－１０５３Ｊｉｎｇｂｉａｎ－１０５３
定边－１０５６Ｄｉｎｇｂｉａｎ－１０５６
定边－１０５７Ｄｉｎｇｂｉａｎ－１０５７
定边－１０５８Ｄｉｎｇｂｉａｎ－１０５８
定边－１０５９Ｄｉｎｇｂｉａｎ－１０５９
子洲－１０６１Ｚｉｚｈｏｕ－１０６１
清涧－１０６２Ｑｉｎｇｊｉａｎ－１０６２
志丹－１０６３Ｚｈｉｄａｎ－１０６３
志丹－１０６４Ｚｈｉｄａｎ－１０６４
志丹－１０６５Ｚｈｉｄａｎ－１０６５
延安－１０６６Ｙａｎａｎ－１０６６
黄龙－１０６８Ｈｕａｎｇｌｏｎｇ－１０６８
宜君－１０６９Ｙｉｊｕｎ－１０６９
华县－１０７０Ｈｕａｘｉａｎ－１０７０
华县－１０７１Ｈｕａｘｉａｎ－１０７１

陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ

Ｋ１０６

Ｋ１０７

Ｋ１０８

Ｋ１０９

Ｋ１１０

Ｋ１１１

Ｋ１１２

Ｋ１１３

Ｋ１１４

Ｋ１１５

Ｋ１１６

Ｋ１１７

Ｋ１１８

Ｋ１１９

Ｋ１２０

Ｋ１２１

Ｋ１２２

ＺＧＭ３８

ＺＧＭ３９

ＺＧＭ４０

ＺＧＭ４１

ＺＧＭ４２

ＺＧＭ４３

ＺＧＭ４４

ＺＧＭ４５

ＺＧＭ４６

ＺＧＭ４７

ＺＧＭ４８

ＺＧＭ４９

ＺＧＭ５０

ＺＧＭ５１

ＺＧＭ５２

ＺＧＭ５３

ＺＧＭ５４

西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ

９６２第１期 徐笑宇等：苦荞遗传多样性分析与核心种质筛选



续表１

编号

Ｃｏｄｅ
品种名

Ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓｎａｍｅ
来源

Ｏｒｉｇｉｎ
编号

Ｃｏｄｅ
品种名

Ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓｎａｍｅ
来源

Ｏｒｉｇｉｎ

Ｋ１８

Ｋ１９

Ｋ２０

Ｋ２１

Ｋ２２

Ｋ２３

Ｋ２４

Ｋ２５

Ｋ２６

Ｋ２７

Ｋ２８

Ｋ２９

Ｋ３０

Ｋ３１

Ｋ３２

Ｋ３３

Ｋ３４

Ｋ３５

Ｋ３６

Ｋ３７

Ｋ３８

Ｋ３９

Ｋ４０

Ｋ４１

Ｋ４２

Ｋ４３

Ｋ４４

Ｋ４５

Ｋ４６

Ｋ４７

Ｋ４８

Ｋ４９

Ｋ５０

Ｋ５１

Ｋ５２

Ｋ５３

Ｋ５４

Ｋ５５

Ｋ５６

Ｋ５７

Ｋ５８

Ｋ５９

Ｋ６０

Ｋ６１

Ｋ６２

Ｋ６３

Ｋ６４

Ｋ６５

Ｋ６６

旬邑－１０７４Ｘｕｎｙｉ－１０７４
长安－１０７６Ｃｈａｎｇａｎ－１０７６
宝鸡－１０７９Ｂａｏｊｉ－１０７９
太白－１０８０Ｔａｉｂａｉ－１０８０
留坝－１０８１Ｌｉｕｂａ－１０８１
佛坪－１０８２Ｆｏｐｉｎｇ－１０８２
略阳－１０８３Ｌｕｅｙａｎｇ－１０８３
勉县－１０８４Ｍｉａｎｘｉａｎ－１０８４
汉中－１０８５Ｈａｎｚｈｏｎｇ－１０８５
西乡－１０８６Ｘｉｘｉａｎｇ－１０８６
西乡－１０８７Ｘｉｘｉａｎｇ－１０８７
西乡－１０８８Ｘｉｘｉａｎｇ－１０８８
西乡－１０８９Ｘｉｘｉａｎｇ－１０８９
宁强－１０９０Ｎｉｎｇｑｉａｎｇ－１０９０
宁强－１０９１Ｎｉｎｇｑｉａｎｇ－１０９１
宁强－１０９２Ｎｉｎｇｑｉａｎｇ－１０９２
宁强－１０９３Ｎｉｎｇｑｉａｎｇ－１０９３
宁强－１０９４Ｎｉｎｇｑｉａｎｇ－１０９４
宁陕－１０９５Ｎｉｎｇｑｉａｎｇ－１０９５
宁陕－１０９６Ｎｉｎｇｑｉａｎｇ－１０９６
宁陕－１０９７Ｎｉｎｇｑｉａｎｇ－１０９７
宁陕－１０９８Ｎｉｎｇｑｉａｎｇ－１０９８
宁陕－１０９９Ｎｉｎｇｑｉａｎｇ－１０９９
宁陕－１１００Ｎｉｎｇｑｉａｎｇ－１１００
宁陕－１１０１Ｎｉｎｇｑｉａｎｇ－１１０１
宁陕－１１０２Ｎｉｎｇｑｉａｎｇ－１１０２
宁陕－１１０３Ｎｉｎｇｑｉａｎｇ－１１０３
宁陕－１１０４Ｎｉｎｇｑｉａｎｇ－１１０４
宁陕－１１０５Ｎｉｎｇｑｉａｎｇ－１１０５
宁陕－１１０６Ｎｉｎｇｑｉａｎｇ－１１０６
石泉－１１０７Ｓｈｉｑｕａｎ－１１０７
石泉－１１０８Ｓｈｉｑｕａｎ－１１０８
石泉－１１０９Ｓｈｉｑｕａｎ－１１０９
汉阴－１１１０Ｈａｎｙｉｎ－１１１０
汉阴－１１１１Ｈａｎｙｉｎ－１１１１
汉阴－１１１２Ｈａｎｙｉｎ－１１１２
白河－１１１３Ｂａｉｈｅ－１１１３
安康－１１１４Ａｎｋａｎｇ－１１１４
安康－１１１５Ａｎｋａｎｇ－１１１５
安康－１１１６Ａｎｋａｎｇ－１１１６
紫阳－１１１７Ｚｉｙａｎｇ－１１１７
平利－１１１９Ｐｉｎｇｌｉ－１１１９
平利－１１２０Ｐｉｎｇｌｉ－１１２０
平利－１１２１Ｐｉｎｇｌｉ－１１２１
平利－１１２２Ｐｉｎｇｌｉ－１１２２
岚皋－１１２３Ｌａｎｇａｏ－１１２３
岚皋－１１２４Ｌａｎｇａｏ－１１２４
岚皋－１１２５Ｌａｎｇａｏ－１１２５
岚皋－１１２６Ｌａｎｇａｏ－１１２６

陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ

Ｋ１２３

Ｋ１２４

Ｋ１２５

Ｋ１２６

Ｋ１２７

Ｋ１２８

Ｋ１２９

Ｋ１３０

Ｋ１３１

Ｋ１３２

Ｋ１３３

Ｋ１３４

Ｋ１３５

Ｋ１３６

Ｋ１３７

Ｋ１３８

Ｋ１３９

Ｋ１４０

Ｋ１４１

Ｋ１４２

Ｋ１４３

Ｋ１４４

Ｋ１４５

Ｋ１４６

Ｋ１４７

Ｋ１４８

Ｋ１４９

Ｋ１５０

Ｋ１５１

Ｋ１５２

Ｋ１５３

Ｋ１５４

Ｋ１５５

Ｋ１５６

Ｋ１５７

Ｋ１５８

Ｋ１５９

Ｋ１６２

Ｋ１６１

Ｋ１６２

Ｋ１６３

Ｋ１６４

Ｋ１６５

Ｋ１６６

Ｋ１６７

Ｋ１６８

Ｋ１６９

Ｋ１７０

Ｋ１７１

ＺＧＭ５５

ＺＧＭ５６

ＺＧＭ５７

ＺＧＭ５８

ＺＧＭ５９

ＺＧＭ６０

ＺＧＭ６１

ＺＧＭ６２

ＺＧＭ６３

ＺＧＭ６４

ＺＧＭ６５

ＺＧＭ６６

ＺＧＭ６７

ＺＧＭ６８
江达苦荞 Ｊｉａｎｇｄａｋｕ
白朗苦荞 Ｂａｉｌａｎｇｋｕ

日喀则苦荞－１Ｒｉｋｅｚｅ－１
日喀则苦荞－２Ｒｉｋｅｚｅ－２
日喀则苦荞－３Ｒｉｋｅｚｅ－３
日喀则苦荞－４Ｒｉｋｅｚｅ－４
日喀则苦荞－５Ｒｉｋｅｚｅ－５
日喀则苦荞－８Ｒｉｋｅｚｅ－８
日喀则苦荞－１６Ｒｉｋｅｚｅ－１６
崇信苦荞 Ｃｈｏｎｇｘｉｎｋｕ
寿阳苦荞 Ｓｈｏｕｙａｎｇｋｕ
榆６－２１Ｙｕ６－２１
永善苦荞 Ｙｏｎｇｓｈａｎｋｕ

朝阳刺荞（线荞）Ｃｈａｏｙａｎｇｃｉ
炎山刺荞 Ｙａｎｓｈａｎｃｉ
宣威苦荞 Ｘｕａｎｗｅｉｋｕ
中甸苦荞 Ｚｈｏｎｇｄｉａｎｋｕ
永胜苦荞 Ｙｏｎｇｓｈｅｎｇｋｕ
丽江苦荞 Ｌｉｊｉａｎｇｋｕ
喜德１号 ＸｉｄｅＮｏ．１
喜德２号 ＸｉｄｅＮｏ．２
喜德３号 ＸｉｄｅＮｏ．３
喜德４号 ＸｉｄｅＮｏ．４
喜德５号 ＸｉｄｅＮｏ．５
喜德６号 ＸｉｄｅＮｏ．６
昭觉１号 ＺｈａｏｊｕｅＮｏ．１
宣汉荞麦 Ｘｕａｎｈａｎ
川－８８０２Ｃｈｕａｎ－８８０２
川－８８０６Ｃｈｕａｎ－８８０６
苦刺荞 Ｋｕｃｉｑｉａｏ
川固－１Ｃｈｕａｎｇｕ－１
额－０２Ｅ－０２
傣额 Ｄａｉ－ｅ

额角瓦齿 Ｅｊｉａｏｗａｃｈｉ
老鸦苦荞 Ｌａｏｙａｋｕ

西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
甘肃 Ｇａｎｓｕ
山西 Ｓｈａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
云南 Ｙｕｎｎａｎ
辽宁 Ｌｉａｏｎｉｎｇ
云南 Ｙｕｎｎａｎ
云南 Ｙｕｎｎａｎ
云南 Ｙｕｎｎａｎ
云南 Ｙｕｎｎａｎ
云南 Ｙｕｎｎａｎ
四川 Ｓｉｃｈｕａｎ
四川 Ｓｉｃｈｕａｎ
四川 Ｓｉｃｈｕａｎ
四川 Ｓｉｃｈｕａｎ
四川 Ｓｉｃｈｕａｎ
四川 Ｓｉｃｈｕａｎ
四川 Ｓｉｃｈｕａｎ
四川 Ｓｉｃｈｕａｎ
四川 Ｓｉｃｈｕａｎ
四川 Ｓｉｃｈｕａｎ
四川 Ｓｉｃｈｕａｎ
四川 Ｓｉｃｈｕａｎ
四川 Ｓｉｃｈｕａｎ
四川 Ｓｉｃｈｕａｎ
四川 Ｓｉｃｈｕａｎ
四川 Ｓｉｃｈｕａｎ

０７２ 干旱地区农业研究 第３３卷



续表１

编号

Ｃｏｄｅ
品种名

Ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓｎａｍｅ
来源

Ｏｒｉｇｉｎ
编号

Ｃｏｄｅ
品种名

Ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓｎａｍｅ
来源

Ｏｒｉｇｉｎ

Ｋ６７

Ｋ６８

Ｋ６９

Ｋ７０

Ｋ７１

Ｋ７２

Ｋ７３

Ｋ７４

Ｋ７５

Ｋ７６

Ｋ７７

Ｋ７８

Ｋ７９

Ｋ８０

Ｋ８１

Ｋ８２

Ｋ８３

Ｋ８４

Ｋ８５

Ｋ８６

Ｋ８７

Ｋ８８

Ｋ８９

Ｋ９０

Ｋ９１

Ｋ９２

Ｋ９３

Ｋ９４

Ｋ９５

Ｋ９６

Ｋ９７

Ｋ９８

Ｋ９９

Ｋ１００

Ｋ１０１

Ｋ１０２

Ｋ１０３

Ｋ１０４

Ｋ１０５

岚皋－１１２７Ｌａｎｇａｏ－１１２７
岚皋－１１２８Ｌａｎｇａｏ－１１２８
岚皋－１１２９Ｌａｎｇａｏ－１１２９
岚皋－１１３０Ｌａｎｇａｏ－１１３０
岚皋－１１３１Ｌａｎｇａｏ－１１３１
岚皋－１１３２Ｌａｎｇａｏ－１１３２
镇坪－１１３３Ｚｈｅｎｐｉｎｇ－１１３３
洛南－１１３４Ｌｕｏｎａｎ－１１３４
商县－１１３５Ｓｈａｎｇｘｉａｎ－１１３５
丹凤－１１３６Ｄａｎｆｅｎｇ－１１３６
丹凤－１１３７Ｄａｎｆｅｎｇ－１１３７
柞水－１１３８Ｚｈａｓｈｕｉ－１１３８
商南－１１３９Ｓｈａｎｇｎａｎ－１１３９
镇安－１１４１Ｚｈｅｎａｎ－１１４１

ＺＧＭ１

ＺＧＭ２

ＺＧＭ５

ＺＧＭ１２

ＺＧＭ１６

ＺＧＭ１７

ＺＧＭ１８

ＺＧＭ１９

ＺＧＭ２０

ＺＧＭ２１

ＺＧＭ２２

ＺＧＭ２３

ＺＧＭ２４

ＺＧＭ２５

ＺＧＭ２６

ＺＧＭ２７

ＺＧＭ２９

ＺＧＭ３０

ＺＧＭ３１

ＺＧＭ３２

ＺＧＭ３３

ＺＧＭ３４

ＺＧＭ３５

ＺＧＭ３６

ＺＧＭ３７

陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
陕西 Ｓｈａａｎｘｉ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ
西藏 Ｔｉｂｅｔ

Ｋ１７２

Ｋ１７３

Ｋ１７４

Ｋ１７５

Ｋ１７６

Ｋ１７７

Ｋ１７８

Ｋ１７９

Ｋ１８０

Ｋ１８１

Ｋ１８２

Ｋ１８３

Ｋ１８４

Ｋ１８５

Ｋ１８６

Ｋ１８７

Ｋ１８８

Ｋ１８９

Ｋ１９０

Ｋ１９１

Ｋ１９２

Ｋ１９３

Ｋ１９４

Ｋ１９５

Ｋ１９６

Ｋ１９７

Ｋ１９８

Ｋ１９９

Ｋ２００

Ｋ２０１

Ｋ２０２

Ｋ２０３

Ｋ２０４

Ｋ２０５

Ｋ２０６

Ｋ２０７

Ｋ２０８

Ｋ２０９

Ｋ２１０

川－９１Ｃｈｕａｎ－９１
额拉 Ｅ－ｌａ
额保 Ｅ－ｂａｏ

滇定１号 ＤｉａｎｄｉｎｇＮｏ．１
金阳－１Ｊｉｎｇｙａｎｇ－１
金阳－２Ｊｉｎｇｙａｎｇ－２
会理苦荞 Ｈｕｉｌｉｋｕ
西荞１号 ＸｉｑｉａｏＮｏ．１
炉霍苦荞 Ｌｕｈｕｏｋｕ
盐源额拉 Ｙａｎｙｕａｎｅｌａ
甘孜苦荞 Ｇａｎｚｉｋｕ
威宁－３Ｗｅｉｎｉｎｇ－３
威宁－５Ｗｅｉｎｉｎｇ－５
威宁－９Ｗｅｉｎｉｎｇ－９
威宁－１４Ｗｅｉｎｉｎｇ－１４
威宁－２０Ｗｅｉｎｉｎｇ－２０
威宁－２１Ｗｅｉｎｉｎｇ－２１
威宁－２６Ｗｅｉｎｉｎｇ－２６
威宁－２８Ｗｅｉｎｉｎｇ－２８
威宁－３３Ｗｅｉｎｉｎｇ－３３
黔威１号 ＱｉａｎｗｅｉＮｏ．１
威宁－３６Ｗｅｉｎｉｎｇ－３６
威宁－３７Ｗｅｉｎｉｎｇ－３７
威宁－４０Ｗｅｉｎｉｎｇ－４０
威宁－４１Ｗｅｉｎｉｎｇ－４１
威宁－４４Ｗｅｉｎｉｎｇ－４４
威宁－４５Ｗｅｉｎｉｎｇ－４５
威宁－４７Ｗｅｉｎｉｎｇ－４７
威宁－４８Ｗｅｉｎｉｎｇ－４８
威宁－４９Ｗｅｉｎｉｎｇ－４９
威宁－５１Ｗｅｉｎｉｎｇ－５１
威宁－５５Ｗｅｉｎｉｎｇ－５５
威宁－５６Ｗｅｉｎｉｎｇ－５６
威宁－５７Ｗｅｉｎｉｎｇ－５７
威宁－５８Ｗｅｉｎｉｎｇ－５８
威宁－１００Ｗｅｉｎｉｎｇ－１００
威宁－５９Ｗｅｉｎｉｎｇ－５９
威宁－８Ｗｅｉｎｉｎｇ－８
威宁－６２Ｗｅｉｎｉｎｇ－６２

四川 Ｓｉｃｈｕａｎ
四川 Ｓｉｃｈｕａｎ
四川 Ｓｉｃｈｕａｎ
四川 Ｓｉｃｈｕａｎ
四川 Ｓｉｃｈｕａｎ
四川 Ｓｉｃｈｕａｎ
四川 Ｓｉｃｈｕａｎ
四川 Ｓｉｃｈｕａｎ
四川 Ｓｉｃｈｕａｎ
四川 Ｓｉｃｈｕａｎ
四川 Ｓｉｃｈｕａｎ
贵州 Ｇｕｉｚｈｏｕ
贵州 Ｇｕｉｚｈｏｕ
贵州 Ｇｕｉｚｈｏｕ
贵州 Ｇｕｉｚｈｏｕ
贵州 Ｇｕｉｚｈｏｕ
贵州 Ｇｕｉｚｈｏｕ
贵州 Ｇｕｉｚｈｏｕ
贵州 Ｇｕｉｚｈｏｕ
贵州 Ｇｕｉｚｈｏｕ
贵州 Ｇｕｉｚｈｏｕ
贵州 Ｇｕｉｚｈｏｕ
贵州 Ｇｕｉｚｈｏｕ
贵州 Ｇｕｉｚｈｏｕ
贵州 Ｇｕｉｚｈｏｕ
贵州 Ｇｕｉｚｈｏｕ
贵州 Ｇｕｉｚｈｏｕ
贵州 Ｇｕｉｚｈｏｕ
贵州 Ｇｕｉｚｈｏｕ
贵州 Ｇｕｉｚｈｏｕ
贵州 Ｇｕｉｚｈｏｕ
贵州 Ｇｕｉｚｈｏｕ
贵州 Ｇｕｉｚｈｏｕ
贵州 Ｇｕｉｚｈｏｕ
贵州 Ｇｕｉｚｈｏｕ
贵州 Ｇｕｉｚｈｏｕ
贵州 Ｇｕｉｚｈｏｕ
贵州 Ｇｕｉｚｈｏｕ
贵州 Ｇｕｉｚｈｏｕ

１．２ ＤＮＡ提取
本研究采用优化过的 ＣＴＡＢ法［３６］提取样品

ＤＮＡ。取幼叶约 ０．５ｇ，剪碎后置于 １．５ｍＬ离心管
内，加入液氮后迅速研磨成粉，随后加入 ６００μＬ预
热过的缓冲液（２％ ＣＴＡＢ，１．４ｍｏｌ·Ｌ－１ＮａＣｌ，１００
ｍｍｏｌ·Ｌ－１ｐＨ＝８．０Ｔｒｉｓ－ＨＣＬ，５０ｍｍｏｌ·Ｌ－１ＥＤＴＡ·

Ｎａ２，１％ ＰＶＰ，１％β－巯基乙醇），６５℃下水浴 ４０

ｍｉｎ；向离心管内加入等体积的氯仿－异戊醇（Ｖ∶Ｖ

＝２４∶１）溶液，混匀，室温下 １００００ｒ·ｍｉｎ－１离心 １０
ｍｉｎ，然后将上清液转移至另一管中，再次加入相同
体积的氯仿－异戊醇，重复离心；随之将上清液小心
移出，加入两倍体积冰冻过的无水乙醇，轻轻摇动直

至出现白色絮状沉淀，４℃沉淀 ３０ｍｉｎ后，挑出
ＤＮＡ，用７０％的冰乙醇洗涤３次，置于室温下风干，
最后加入１００μＬ的 ＴＥ缓冲液（１０ｍｍｏｌ·Ｌ

－１Ｔｒｉｓ－
ＨＣＬ，１ｍｍｏｌ·Ｌ－１ＥＤＴＡ）溶解。提取后的 ＤＮＡ用
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１％琼脂糖凝胶电泳和紫外分光光度计检测其质量
和浓度，－２０℃保存。
１．３ ＳＳＲ引物的筛选及ＰＣＲ扩增

从文献中选择５０对多态性良好的ＳＳＲ引物，分
别来自高帆［２１］、Ｍａ［２６］、田晓庆［３０］、Ｉｗａｔａ［２４］等，所选

引物在原文献中报道的多态性条带数均大于 ８条，
引物由 Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ公司合成；选择 ５０份表型差异较
大的荞麦品种做进一步筛选，将筛选得到的条带清

晰稳定、多态性较高的１６对引物（表２）用于总体苦
荞种质的遗传多样性研究。

表２ １６对ＳＳＲ引物序列的名称、序列及扩增结果
Ｔａｂｌｅ２ Ｓｅｑｕｅｎｃｅｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｏｆ１６ＳＳＲｐｒｉｍｅｒｓａｎｄｔｈｅｒｅｓｕｌｔｉｎｇＰＣＲａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｓ

引物

Ｐｒｉｍｅｒ
引物序列

Ｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅ

退火温度

Ａｎｎｅａｌｉｎｇ
ｔｅｍｐ／℃

扩增条带数

Ａｍｐｌｉｆｉｅｄ
ｂａｎｄｓ

多态性带数

Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ
ｂａｎｄｓ

多态性比例

ＰＩＣ
／％

Ｆｅｓ１４９７［２１］
Ｆ：ＧＴＴＧＧＣＴＧＡＣＧＡＡＧＡＣＣＧＡＣ
Ｒ：ＡＡＡＧＡＧＡＧＣＧＡＧＡＧＧＣＡＣＴＧ ６１ １４ １０ ７１．４

Ｆｅｓ２６９５［２１］
Ｆ：ＡＣＣＧＡＧＡＴＡＧＡＧＡＣＣＧＡＧＡＴ
Ｒ：ＣＡＡＡＣＴＡＡＣＡＴＡＣＣＣＡＡＡＧＡ ５５ １３ ８ ６１．５

ＢＭ８５［３０］
Ｆ：ＡＧＧＡＧＡＣＧＧＧＡＧＡＧＡＡＧＣＡＧ
Ｒ：ＧＧＡＴＧＴＴＴＧＧＧＴＧＡＴＴＴＣＡＧ ５６ ８ ５ ６２．５

ＢＭ８７［３０］
Ｆ：ＣＴＣＣＡＡＧＴＣＡＧＣＣＣＡＡＧＡＡＡ
Ｒ：ＧＧＴＣＣＡＡＧＧＧＡＧＡＡＧＣＧＴＡＧ ５６ ７ ７ １００．０

ＢＭ８４［３０］
Ｆ：ＣＣＡＴＡＴＴＣＴＡＣＴＴＴＣＣＧＡＣＣ
Ｒ：ＧＡＡＧＣＡＣＡＡＧＧＡＡＡＴＧＡＧＧＧ ５６ １３ １０ ７６．９

ＢＭ０４７［３０］
Ｆ：ＡＧＡＡＡＧＡＡＴＣＧＡＣＧＴＧＡＧＴＧ
Ｒ：ＣＣＣＧＴＴＣＣＡＡＣＣＣＴＴＣＧＴＴＣ ５８ １４ １２ ８５．７

ＢＭ０６２［３０］
Ｆ：ＣＴＴＴＴＣＴＴＴＣＡＡＣＣＡＴＧＴＡＣＧＣ
Ｒ：ＧＡＴＡＧＧＣＡＡＴＴＡＧＡＧＣＧＴＧＡＧＴＴ ５６ ２１ １１ ５２．４

ＢＭ８８［３０］
Ｆ：ＡＡＧＣＡＴＴＣＡＴＴＣＡＴＴＣＡＴＴＣ
Ｒ：ＧＡＧＴＴＴＧＴＴＧＴＧＴＴＴＧＧＡＧＧ ５５ １３ １１ ８４．６

ＢＭ８１２［３０］
Ｆ：ＣＡＡＣＣＡＣＴＣＡＡＡＧＣＣＴＣＡＴＣ
Ｒ：ＣＴＴＴＣＡＴＡＴＣＣＣＴＡＡＣＡＣＡＣ ５８ １１ ８ ７２．７

ＢＭ８２［３０］
Ｆ：ＡＣＧＡＣＧＡＡＧＡＣＡＡＡＴＧＡＧＧＡ
Ｒ：ＡＴＡＴＧＧＡＣＧＧＣＣＴＧＧＡＴＴＡＴ ５６ １８ ８ ４４．４

ＧＢ－ＦＥ－０３５［２６］
Ｆ：ＴＧＣＡＡＴＧＡＣＴＴＧＧＡＧＧＡＧＡ
Ｒ：ＡＣＣＡＣＣＡＴＴＣＡＡＣＡＡＧＣＧ ５８ １２ １０ ８３．３

ＧＢ－ＦＥ－０５４［２６］
Ｆ：ＴＧＴＴＧＧＡＣＴＴＣＣＴＡＧＡＣＣＴＧ
Ｒ：ＣＡＴＧＡＡＡＡＧＧＧＧＡＴＧＣＡＡ ５８ ４ ３ ７５．０

Ｆｅｍ１３２２［２４］
Ｆ：ＡＡＧＣＡＴＴＣＡＴＴＣＡＴＴＣＡＴＴＣ
Ｒ：ＧＡＧＴＴＴＧＴＴＧＴＧＴＴＴＧＧＡＧＧ ５７ ９ ５ ５５．６

Ｆｅｍ１８４０［２４］
Ｆ：ＡＣＧＡＣＧＡＡＧＡＣＡＡＡＴＧＡＧＧＡ
Ｒ：ＡＴＡＴＧＧＡＣＧＧＣＣＴＧＧＡＴＴＡＴ ６０ ７ ４ ５７．１

ＴＢＰ８［２１］
Ｆ：ＧＧＡＧＧＴＣＣＡＴＧＡＧＧＡＴＧＴＴＧＣＴＧ
Ｒ：ＧＧＡＧＧＴＣＣＡＴＧＡＧＧＡＴＧＴＴＧＣＴＧ ５５ １０ ４ ４０．０

ＴＢＰ５［２１］
Ｆ：ＧＧＧＧＡＴＴＧＡＴＣＧＡＧＡＡＡＧ
Ｒ：ＣＣＧＡＡＧＡＧＴＡＡＣＴＡＧＧＡＣ ５５ ４ ２ ５０．０

总带型统计

Ｏｖｅｒａｌｌｂａｎｄｉｎｇ
共１６对ＳＳＲ引物
１６ｐａｉｒｓｏｆＳＳＲｐｒｉｍｅｒｓｉｎｔｏｔａｌｌ

— １７８ １１８ ６６．３

采用１０μＬ的ＰＣＲ反应体系，其中模板 ＤＮＡ（３０
ｎｇ）１μＬ，上、下游引物各（１μｍｏｌ·Ｌ

－１）０．２μＬ，ｄＮＴＰ
（２．５ｍｍｏｌ·Ｌ－１）０．８μＬ，ＴａｑＤＮＡ聚合酶（５Ｕ·

μＬ
－１）０．０５μＬ，１０×ＰＣＲｂｕｆｆｅｒ１μＬ，ＭｇＣｌ２０．６μＬ，剩

余体系用 ｄｄＨ２Ｏ补足。所采用的 １０×ＰＣＲｂｕｆｆｅｒ、

ＭｇＣｌ２、Ｔａｑ酶均购自 Ｔｈｅｒｍｏ公司。总反应程序为：

① ９５℃预变性 ５ｍｉｎ；② ９４℃变性 ４５ｓ；③ ５２℃～
６１℃（依据各引物的退火温度而定）退火 ３０ｓ；④

７２℃延伸１ｍｉｎ；⑤ ２～４步骤循环３５次；⑥ ７２℃总
延伸７ｍｉｎ；⑦ ４℃下保存。ＰＣＲ在 ｂｉｏｒａｄ（ＭｙＣｙｃｌｅｒ）
型ＰＣＲ仪上进行。ＰＣＲ扩增产物在６％的非变性聚
丙烯酰胺凝胶上电泳分离，１６００Ｖ下电泳１．５ｈ后
即可银染显色，照相保存。

１．４ 数据统计分析

在电泳图谱上，根据Ｍａｒｋｅｒ（ＤＬ２０００）的位置，读
取位于１００ｂｐ～３００ｂｐ片段范围之间的带型，清晰
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的条带记为“１”，同一位置上无条带或条带模糊的记
为“０”，构建［１，０］二元数列矩阵。利用ＮＴＹＳｐｃ２．１软
件中 Ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ模块里的 Ｑｕａｌｉｔａｔｉｖｅｄａｔａ的 Ｄｉｃｅ法计
算遗传相似系数，再采用该软件聚类分析模块的

ＳＡＨＮ的ＵＰＧＭＡ法进行聚类分析，绘制树状聚类图。

２ 结果与分析

２．１ ＳＳＲ引物扩增的多态性分析
利用筛选得到的 １６对 ＳＳＲ引物分析 ２１０份苦

荞资源，共扩增出１７８个条带，检测到１１８个等位变

异，占总条带数的 ６６．３％（见表 ２）。每对 ＳＳＲ引物
等位变异 ２～１３个，平均 ７．３８个。其中，引物
ＢＭ０４７的等位变异数最多（１２个），引物 ＴＢＰ５最少
（２个），引物ＢＭ８７的位点多态性达到了１００％，其扩
增的总条带数为７个。图１是引物ＢＭ０４７在部分苦
荞材料中的扩增结果，由图可知，其主带区集中在

ＤＮＡ片段大小为１００ｂｐ～２５０ｂｐ的区域内；图 ２则
是引物Ｆｅｓ１４９７在另一苦荞群体中的扩增结果，两
图对比可知，不同的引物扩增效应不同，而且带型差

异显著。

图１ ＢＭ０４７在部分苦荞种质中的扩增结果（Ｍａｒｋｅｒ为ＤＬ２０００）
Ｆｉｇ．１ ＤＮＡｆｒａｇｍｅｎｔｓａｍｐｌｉｆｉｅｄｂｙＢＭ０４７ｉｎｐａｒｔｉａｌｔａｒｔａｒｙｂｕｃｋｗｈｅａｔａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ（Ｍａｒｋｅｒ：ＤＬ２０００）

图２ Ｆｅｓ１４９７在部分苦荞种质中的扩增结果（Ｍａｒｋｅｒ为ＤＬ２０００）
Ｆｉｇ．２ ＤＮＡｆｒａｇｍｅｎｔｓａｍｐｌｉｆｉｅｄｂｙＦｅｓ１４９７ｉｎｐａｒｔｉａｌｔａｒｔａｒｙｂｕｃｋｗｈｅａｔａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ（Ｍａｒｋｅｒ：ＤＬ２０００）

２．２ 荞麦种质资源的遗传多样性分析

由于品种较多，文中不列出总体聚类图，而是根

据其结果，选择在遗传相似系数为０．８８时将２１０份
苦荞种质划分成五个大组（图 ３、４、５、６、７）加以分
析。其中，第Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ、Ⅳ组为完全能够聚在一起的

品种，第Ｖ组则是遗传多样性表现丰富仅能在遗传
相似系数为０．６２处聚为一类的族群。

图３显示了第Ⅰ组的聚类结果，Ⅰ组中共有１０
份均来自陕西的种质能聚为一类，相互之间遗传差

异较小。图４显示的第Ⅱ组中，共有 １１０份苦荞能
聚为一类，其中陕西的品种最多，达 ５４份；四川 ２６
份、贵州２２份、山西 １份和云南 ７份。第Ⅱ组又能
分出两个亚类，每个亚类中来自同一地区的苦荞种

质表现出聚在一起的趋势，如第一个亚类中的１２个
品种（Ｋ３、Ｋ５６和Ｋ５５等）都来自陕西，第二个亚类中

除了少数来自陕西的品种外，共有西南地区四川、贵

州和云南三个省的 ４９份种质能够聚为一类。剩余
的品种则以来自陕西的为主，而其中来自陕南的品

种亦又能表现出聚在一起的趋势，这说明，遗传相似

性与地理分布有很大关系。本组聚类中，来自陕西、

四川地区的部分种质（如Ｋ１６１和Ｋ１７０等）表现出近
乎完全相同的分子标记带型，其在遗传相似系数０．
９８时几乎无遗传差异。

根据图５，构成第Ⅲ组聚类结果的４５份材料中
绝大部分都来自西藏，个别来自四川（Ｋ１７６）和陕西
（Ｋ９和Ｋ３５），同样，第 ＩＶ组聚类图中只有 Ｋ７５一份
是来自陕西的品种，其余四份都来自西藏，这表明，

西藏的大部分苦荞种质在一定程度上保留了其独立

的遗传特性，但其与其他地区的苦荞种质资源依然

存在较高的亲缘关系。
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图３ 第Ⅰ组苦荞的聚类情况

Ｆｉｇ．３ ＤｅｎｄｒｏｇｒａｍｏｆｔａｒｔａｒｙｂｕｃｋｗｈｅａｔⅠ

图４ 第Ⅱ组苦荞的聚类情况

Ｆｉｇ．４ ＤｅｎｄｒｏｇｒａｍｏｆｔａｒｔａｒｙｂｕｃｋｗｈｅａｔⅡ

图７反映的聚类情况比较特殊，第Ⅴ组所聚的
４１个品种中，２７份来自西藏，８份来自陕西，剩下 ６
份来自贵州。这些品种只能在遗传相似系数为０．６２
处聚为一类，而在遗传相似系数为０．８８时大多数品
种则可单独聚为一类；与前四组相比，第Ⅴ组所聚的

苦荞种质的遗传多样性十分丰富，从其分出的三个

亚类来看，Ｋ７、Ｋ２４和Ｋ５０这三份来自陕西的品种构
成了第一个亚类，贵州地区的 ６个品种和部分西藏

品种构成了第二个亚类，而第三个亚类则完全由１７
份来自西藏的苦荞组成。这表明，西藏、陕西和贵州

三省的部分苦荞资源在遗传多样性上要比其他地区

的丰富，而且能够被分为两个极端：一个极端是遗传

基础较为单一，与其他地区品种的遗传相似度较低，

却依然表现出一定亲缘关系的族群；另一极端则是

遗传变异丰富，与其他地区的种质遗传差异明显的

族群。
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图５ 第Ⅲ组苦荞的聚类情况

Ｆｉｇ．５ ＤｅｎｄｒｏｇｒａｍｏｆｔａｒｔａｒｙｂｕｃｋｗｈｅａｔⅢ

图６ 第Ⅳ组苦荞的聚类情况

Ｆｉｇ．６ ＤｅｎｄｒｏｇｒａｍｏｆｔａｒｔａｒｙｂｕｃｋｗｈｅａｔⅣ

３ 讨 论

本研究结果显示，２１０份苦荞种质的遗传变幅
为０．６２～０．９８，品种间遗传差异不均。以遗传相似
系数０．８８为基准时可分为五大组，除第Ⅴ组外，前
四组在遗传相似系数０．８８处均可各自聚为一类。

根据第Ⅱ组反映的聚类情况来看，西南地区的

苦荞种质普遍亲缘关系较近，四川、贵州和云南三省

的大部分品种在聚类结果上具有较大的一致性，与

西藏和陕西地区的部分材料能单独聚为一类的趋势

表现出一定差别，这反映出我国西南三省所处的区

域由于环境类似、地理毗邻而造成的种质间的基因

交流较为频繁，在一定程度上形成了其相对独立的

遗传结构；同时也表明由于自然因素造成的生态差

异对苦荞种质的遗传多样性具有很大影响。另外，

少部分来自陕西和四川的种质表现出近乎完全相同

的分子标记带型，这很有可能是同一地区内的品种

存在同物异名的现象，该结果与杨学文等［３１］的结论

基本一致。西藏地区的苦荞种质大部分都显示出能

够被单独聚为一类的趋势，但又与其他地区的苦荞

品种间保持着较高的亲缘关系，这在一定程度上支

持Ｔｓｕｊｉ等［３７］认为西藏、云南和四川交界处是栽培
苦荞起源中心的学说。
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图７ 第Ⅴ组苦荞的聚类情况

Ｆｉｇ．７ ＤｅｎｄｒｏｇｒａｍｏｆｔａｒｔａｒｙｂｕｃｋｗｈｅａｔⅤ

分析第Ⅴ组的聚类情况，其与前四组相差很大。

该组内的 ４１份苦荞品种仅能在遗传相似系数为
０．６２处聚在一起，显现出较大的遗传变幅，说明这部
分种质不仅遗传多样性丰富，而且在总体的 ２１０份
苦荞资源中属于遗传来源最为广泛的族群。结合其

地域分布来看，主要来自西藏、陕西和贵州三省，这

三处区域在自然环境上不但差异明显，而且其地理

位置相差较远，可尽管如此，该４１份材料依然能够
在不同的生境中表现出一定的遗传相似度，并且各

自还呈现出特定的聚类趋势，说明这部分种质基因

型在长期自然进化或人为引种和杂交过程中获得了

较多的突变，遗传变异覆盖率较高，而且其遗传信息

还能够于一定程度上反映部分群体的遗传特征，既

可以作为苦荞核心种质鉴选的基础来源，又具备发

掘优势基因的潜能。然而，由于目前针对荞麦开发

的ＳＳＲ引物数量依旧有限，而且多数引物的开发方
式特异性不强，在荞麦全基因组信息尚不清晰的情

况下，对苦荞核心种质的发掘还不够充分，局限性较

强。本研究选择的 ５０对在原文献中被报道扩增效
应良好的ＳＳＲ引物中，仅有１６对表现出较高的多态
性，说明目前荞麦的 ＳＳＲ分子标记仍处于基础阶
段，引物的适用性不够普遍、功能性不显著，因此，有

关苦荞ＳＳＲ分子标记的研究还有待深入。
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