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表 1 24份普通小麦基因型的编号尧名称尧系谱尧来源
编号 统一编号 名称 系谱 材料来源
1 ZM9600 丰产 3号 丹麦 1号/西农 6028 陕西
2 MY802 丹麦 1号 - 丹麦
3 ZM9597 西农 6028 西农 60/中农 28 陕西
4 ZM9591 碧蚂 1号 蚂蚱麦/碧玉麦 陕西
5 ZM17203 陕农 1号 碧蚂 1号/西农 6028 陕西
6 ZM2675 辉县红 地方品种 河南
7 ZM17458 阿勃 Autonomia/Fontartonco 意大利
8 ZM9407 泰山 4号 辉县红/阿勃 山东
9 ZM13340 欧柔白 由欧柔系选 智利
10 ZM15682 济南 13 欧柔白//辉县红/阿勃 山东
11 ZM16624 70蛳5858 矮绒穗/雅安早 四川

12 ZM10450 繁 6 多个多花多实的亲本聚敛
杂交育成

四川

13 ZM16788 绵阳 11 70蛳5858/繁 6 四川
14 ZM16790 绵阳 15 绵阳 11系选 四川
15 ZM10701 碧玉麦 White Naples//Fife/White Naples/Fife/Eden

美国

18 ZM9523 内乡 5号 南大 2419/渊 碧玉麦+白芒
麦+白火麦冤

河南

19 ZM10176 南大 2419 Mentana系选 意大利
20 ZM10216 徐州 14 早洋麦/南大 2419 江苏
21 MY898 早洋麦 - 美国
22 ZM9594 碧蚂 4号 蚂蚱麦/碧玉麦 陕西
23 ZM8963 北京 8号 碧蚂 4号/早洋麦 北京
24 ZM9391 济南 2号 碧蚂 4号/早洋麦 山东

17 ZM20640 白火麦 地方品种 河南
16 ZM3026 白芒麦 地方品种 河南

遗传多样性是进行小麦遗传改良的基础遥前人已利用
形态学性状 [1-2]尧蛋白质电泳渊 包括同工酶和储藏蛋白冤 [3]尧
RFLP尧RAPD]等对普通小麦的遗传多样性进行评价分析[4-7]袁
其中分析标记由于不受环境条件的影响并遍布整个基因

组袁被普遍认为是研究遗传差异的最理想标记[5-6]遥
目前袁已采用不同的分子标记类型研究普通小麦遗传

差异袁但大多数分子标记揭示的多态性都比较低袁供试材料
亲缘关系较近尤为突出[7-9]遥与最新发展起来的微卫星渊 SSR冤
分子标记比较袁SSR标记技术具有染色体组特异性袁且多态
性高的优点袁现已成功应用于小麦的遗传差异和遗传演化
研究等方面[10]遥

简单重复序列渊 simple sequence repeats袁SSR冤袁也叫微卫
星袁广泛分布于真核生物基因组的编码区和非编码区 [11-12]袁
由于该类 SSR标记是基于基因组序列开发的袁称为 Genomic蛳
SSR遥其主要缺点是开发成本高尧周期长[13]遥随着功能基因组
的发展袁EST渊 Expressed Sequence Tagged冤发展迅速袁并可在
http院//www.ncbi.nlm.nih.gov网站上免费获得遥研究发现袁3.2 %的
小麦 EST中也存在 SSR结构袁这些 EST是小麦 SSR标记的
一个重要来源[14]遥目前袁许多作物袁如小麦[15]尧甘蔗[16]尧玉米[17]尧
大麦[14]尧葡萄[18]等的 EST蛳SSR标记已被用于遗传作图[14]尧遗传
多样性尧基因发掘 [19-20]等研究遥Eujayl 等采用 Genomic蛳SSR
和 EST蛳SSR分子标记对 64份硬粒小麦的基因型进行了研
究袁结果表明 EST蛳SSR标记的多态性低于 Genomic蛳SSR袁采
用 10个引物就能将所有供试材料区分开来袁EST蛳SSR标记
鉴别基因型的水平很高 [15]遥杨新泉等采用上述同样方法对

我国北方冬麦区的 18份普通小麦品种渊 系冤的遗传多样性
进行研究也验证了这一点[21]遥为此袁笔者采用Genomic蛳SSR和
EST蛳SSR标记探讨了 24份来自国内外的普通小麦品种间
的遗传差异袁在此基础上对 2种不同评价方法进行系统分
析和比较袁以期为小麦遗传多样性和亲缘关系评价方法研
究提供理论依据遥
1 材料与方法

1.1 材料 我国及国外引进的 24份普通小麦品种见表 1遥
其中袁南大 2419尧阿勃尧早洋麦和西农 6028为骨干亲本曰繁

普通小麦 Genomic蛳SSR和 EST蛳SSR分子标记遗传差异

李建明 1袁2袁李洪杰 2袁柴守诚 1袁李秀全 2袁李立会 2 渊 1.西北农林科技大学农学院袁陕西杨凌 712100曰2.中国农业科学院作物科学研
究所国家农作物基因资源与基因改良重大科学工程袁北京 100081冤

摘要 [目的]探讨国内外的 24份普通小麦品种间的遗传差异遥[方法]以改进的酚-氯仿法提取国内外 24份普通小麦品种基因组
DNA袁采用 Genomic蛳SSR和 EST蛳SSR标记技术分析 24份小麦品种的遗传多样性袁并对 2种评价方法进行分析比较遥[结果]采用 37对
Genomic蛳SSR引物对 24份小麦基因型的 38个位点进行扩增袁24个位点共扩增出 152个多态性片段袁每个位点上平均片段数为 5.85遥
采用 67对 EST-SSR引物对 24个小麦基因型的 78个位点进行扩增袁37个位点共扩增出 120个多态性片段袁每个位点平均片段数为
3.24.24份小麦品种的综合遗传距离为 0.1541耀0.7820袁平均为 0.4231遥[结论] EST蛳SSR标记能更准确地反映出不同小麦基因型之间遗
传差异和亲缘关系遥
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Studies on Genetic Diversity of Genomic蛳SSR and EST允SSR Molecular Marker in Common Wheat
LI Jian蛳min g et al (College of Agronomy, Northwest A & F University, Yangling袁Shaanxi 712100)
Abstract [Objective] The research aimed to discuss the genetic diversity among 24 common wheat varieties at home and abroad. [Method]
Improved phenol蛳chloroform method was used to extract genomic DNA from 24 common wheat varieties at home and abroad. Genomic-SSR and
EST蛳SSR marker technologies were adopted to analyze the genetic diversity of 24 wheat varieties and two evaluation methods were analyzed and
compared. [Result] When 37 pairs of Genomic蛳SSR premiers were used to amplify 38 sites in 24 wheat genotypes, 152 polymorphic segments were
obtained from 24 sites, with average segments number per site of 5.85. When 67 pairs of EST蛳SSR premiers were used to amplify 78 sites in 24
wheat genotypes, 120 polymorphic segments were obtained from 37 sites, with average segments number per site of 3.24. Comprehensive genetic
distance was 0.1541耀0.7820, being 0.423 1 on average. [Conclusion] EST蛳SSR marker could reflect the genetic difference and relationships
among different wheat genotypes exactly.
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注院点样孔 1耀24为表 1中相应的基因型遥
图 1 引物 cfe136在 24份材料中的扩增结果

6不仅是生产上的良种袁也是后期优良亲本曰丹麦 1号尧碧
玉麦尧欧柔白为国外引进曰辉县红尧白芒麦和白火麦为我国
小麦地方品种曰丰产 3号尧绵阳 11袁北京 8号等为通过国家
审定的常规品种袁且北京 8号和济南 2号为姊妹系遥
1.2 方法

1.2.1 基因组 DNA提取遥用 Sharp等渊 1989冤提出袁并经 Devos
等渊 1992冤改进的酚-氯仿法提取 DNA遥
1.2.2 SSR标记引物遥 根据 R觟der等发表的微卫星分子标
记连锁图 [13]袁选用 37对微卫星 Xgwm 引物进行 SSR 分析遥
试验采用了 Ju蛳Kyung等开发的 87对 EST蛳SSR引物[22]遥全部
引物由上海生物工程公司合成渊 表 2尧3冤遥

1.2.3 PCR扩增遥PCR反应体积为 20 滋l袁 包括 1伊Buffer袁
dNTPs 200 滋mol/L袁MgCl2 1.7 滋mol/L袁 正反向引物各 0.25
滋mol/L袁Taq聚合酶 1.25 U袁 模板 DNA 70 ng遥 反应在 PTC蛳
200扩增仪上进行院94 益 5 min预变性袁35个循环 渊 94 益1
min袁每秒降低 0.5 益袁适宜退火温度 1 min袁每秒升高 0.5 益袁
72 益延伸 1 min冤袁72 益延伸 5 min遥PCR产物经 6 %脲变性
聚丙烯酰胺凝胶电泳袁硝酸银染色法检测遥
1.3 统计方法 扩增结果有带记为 1袁无带记为 0遥材料间
遗传距离渊 dij冤采用 Nei的方法计算 [23]遥利用 NTSYS蛳pc2.0软

件以不加权成对算术平均法渊 UPGMA冤进行聚类分析遥
2 结果与分析

2.1 Genomic蛳SSR 和 EST蛳SSR 多态性 对 37 对扩增效
果好的微卫星引物进行 SSR分析袁引物所在染色体位点见
表 2尧3遥其中袁Xgwm2检测的位点有 2个袁分别在 3A 和 3D
染色体上遥38个位点基本均匀分布在 A尧B和 D 3个不同染
色体组上遥由表 4可知袁在 39个 Genomic蛳SSR位点上袁26个
能扩增出具有多态性的等位基因袁占总数的 66.6 %曰26个位
点上共检测到 152个多态性片段袁每个位点上为 2耀15个袁
平均为 5.85个遥在 78个 EST蛳SSR位点中 37个能扩增出具
有多态性的等位基因袁占总数的 47.4 %曰所有 37个位点上
共扩增出 120个多态性片段袁每个位点上为 2耀10个袁平均
为 3.24个遥图 1为引物 Xgwm484在全部材料中的扩增结果遥

表 2 Genomic蛳SSR多态性引物名称尧染色体位置尧退火温度及检
测到的等位基因数

引物 染色体位置 退火温度椅益 等位基因数
Xgwm636 2A 50 9Xgwm2 3A 50 4
Xgwm369 3A 60 4Xgwm610 4A 60 10
Xgwm415 5A 55 2
Xgwm334 6A 50 8Xgwm18 1B 50 5
Xgwm264 1B 60 6Xgwm582 1B 50 2
Xgwm501 2B 60 9Xgwm429 2B 50 6
Xgwm264 3B 60 6
Xgwm247 3B 55 7Xgwm499 5B 60 5
Xgwm219 6B 60 5Xgwm508 6B 50 8
Xgwm333 7B 55 15Xgwm458 1D 60 4
Xgwm102 2D 60 7
Xgwm161 3D 60 7Xgwm664 3D 55 2
Xgwm2 3D 50 5Xgwm174 5D 55 8
Xgwm325 6D 60 5

表 3 EST蛳SSR多态性引物名称尧染色体位置尧退火温度及检测
到的等位基因数

引物 染色体位置 退火温度椅益 等位基因数
SWES86 1A 52 5CFE282 3A 57 5
CFE134 3A 57 5CWEM40 5A 55 10
KS73 6A 55 4KS23 6A 60 2
CFE125 6A 57 3
SWES22 7A 55 6KS117 1B 60 4
SWES78 1B 55 4CFE136 1B 57 6
CFE254 1B 60 4SWES61 2B 50 7
CFE140 2B 60 3
CFE282 3B 57 5KS62 4B 55 4
KS154 4B 55 5CFE274 4B 57 2
CFE188 4BL 57 4KS154 4B 55 3
CWEM40 5B 55 10
CFE125 6B 57 3SWES22 7B 50 6
CFE223 7B 60 4SWES78 1D 55 4
SWES86 1D 52 5CFE136 1D 57 6
KS73 2D 55 4
SWES61 2D 50 7CFE37 2D 57 5
CFE282 3D 57 5
CFE301 5D 57 4CWEM40 5D 55 10
CFE87 6D 57 5

2.2 遗传距离 分别利用 Genomic蛳SSR 和 EST蛳SSR 标记
计算了不同材料间的遗传距离遥结果 24个普通小麦基因型

之间的 Genomic蛳SSR遗传距离值在 0.265 7~1.963 5袁平均为
0.504 1曰根据 EST蛳SSR标记计算的遗传距离值在 0.081 2~
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表 4 24个普通小麦基因型的 Genomic蛳SSR和 EST蛳SSR多态性

SSR引物数 检测的位点数 单态性位点数 未扩增位点数 多态性位点数 多态率椅% 扩增出的等位基
因总数

平均每个位点上扩增
出的等位基因数

Genomic蛳SSR 37 39 11 2 26 66.6 163 4.18
EST蛳SSR 67 78 36 5 37 47.4 156 2.00
总计 104 117 47 7 63 53.8 319 2.73
0.532 1袁平均为 0.246 2袁明显低于 Genomic蛳SSR遗传距离的
平均值 0.504 1曰Genomic蛳SSR和 EST蛳SSR 综合遗传距离在
0.154 1~0.782 0袁平均为 0.423 1遥
2.3 聚类分析

2.3.1 Genomic蛳SSR 聚类图遥 由图 2 可知袁 该试验所用
Genomic蛳SSR标记除全国年推广面积最大的品种碧蚂 1号
及其衍生品种陕农 1号之外袁将其余材料基因型区分开来遥
这其中包括一些亲缘关系很近的材料袁 如姊妹系济南 2号
和北京 8号遥以遗传相似度 1.29为界袁可以将 24份材料分
为 3个类群袁骨干亲本阿勃尧南大 2419尧繁 6及其各自的衍
生品种聚为一类渊 类群玉冤袁骨干亲本早洋麦及其衍生品种
济南 2号尧北京 8号和一些地方品种渊 如辉县红尧白芒麦尧碧
玉麦等冤聚为一类渊 类群域冤袁河南小麦地方品种白火麦单独
聚为一类渊 类群芋冤遥

2.3.2 EST蛳SSR聚类图遥由图 3可知袁所用 EST蛳SSR标记除
繁 6尧绵阳 15之外袁将其余 22份材料全部区分开来袁分为 3
大类群袁来自陕西的西农 6028尧碧蚂 4号等和国外引进的
碧玉麦聚为一类渊 类群 I冤袁来自山东的济南 13尧泰山 4号和
四川的繁 6等聚为一类渊 类群 II冤袁国外品种丹麦单独为一
类渊 类群 III冤遥

2.3.3 Genomic蛳SSR和 EST蛳SSR聚类比较及其综合聚类分
析遥对图 2尧3进行比较发现袁2个聚类图在一些材料的次序
上有变化袁 但所有来自同一个骨干亲本的育成后代品种聚
在一起袁如繁 6及其后代绵阳 11和绵阳 15尧阿勃及其后代

品种泰山 4号和济南 13等曰另外可以看出袁图 2尧3总体聚
类结果也为一致遥由此说明袁Genomic蛳SSR和 EST蛳SSR都能
很好地确定不同供试基因型之间的遗传差异和亲缘关系遥

根据 Genomic蛳SSR和 EST蛳SSR2种标记揭示的多态性计
算材料间的综合遗传距离袁再用 UPGMA方法进行聚类袁其
聚类结果渊 图 4冤与 EST蛳SSR 标记渊 图 3冤更为相似袁表明
EST蛳SSR标记更能准确揭示不同小麦基因型间的遗传关系遥

3 结论与讨论

该试验表明袁 基于表达序列的 EST蛳SSR标记可以用于
遗传多样性分析袁但与基因组 SSR相比袁EST蛳SSR多态性较
低 遥Eujayl 等用包括 22 对 EST蛳SSR袁11 对 GWM 和 9 对
WMC多态引物研究了 64份硬粒小麦地方品种尧 选育品种
渊 品系冤的遗传多样性遥结果表明 EST蛳SSR扩增效果最好袁但
其多态性最低渊 25 %冤袁平均每个位点有 4.1个等位变异袁其
他 2种 SSR的多态性为 53 %袁 平均每个位点检测到 5.5和
4.3个等位变异 [15]遥EST是基因表达序列袁而 EST序列中的
SSR序列必然与有关基因紧密连锁袁将 EST蛳SSR作图袁就可
定位功能已知的基因遥 选用相关功能的 EST蛳SSR进行相应
基因的分子标记目的性更强已知基因转录物中的 SSR可能
在基因表达及基因功能方面起作用袁 如水稻的蜡质基因
渊 waxygene冤5鸳UTR的 渊 CT冤n长度变化与直链淀粉的含量有
关 [24]遥在长期的进化与选择的过程中必然有一些基因得到
选择袁而使群体的遗传多样性丧失袁据此可选用一些在野生
种中表现多态而在普通栽培种中无多态性的 EST蛳SSR用于
筛选重要农艺性状的基因遥 相关基因功能的遗传多样性对
于种质资源的收集尧保存尧评价有重要意义遥

在当今小麦育种工作中袁由于大量使用相同的骨干亲
本袁导致育成的普通小麦品种群体内的遗传基础相对狭窄袁
从分子水平的研究也证明这一点遥该试验研究表明袁一个骨
干亲本与由其衍生出来的品种之间的遗传差异一般比较

小遥因此袁采用不同来源的遗传变异袁拓宽小麦育种亲本的
遗传基础是十分必要的遥武军等指出袁通过远缘杂交和幼胚
拯救方法创造出的大穗多花小麦-冰草异附加系尧异代换系
具有株型结构合理尧大穗多粒尧抗条锈病尧抗白粉病等特性袁
在小麦高产育种上具有很高的利用价值[25]遥但该试验中袁一
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图 2 24份普通小麦 Genomic蛳SSR遗传距离聚类
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些小麦地方品种聚类比较复杂尧遗传差异比较大袁如河南的
辉县红尧白火麦袁可能绵阳 15继承繁 6的血缘比较多袁该试
验没有很好的区分袁还有待进一步研究遥
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蛳

了数量分类研究遥Q型聚类分析结果表明袁叶的平或皱是较
稳定的袁可以作为薄荷属植物分类的主要标准遥按照野 欧氏
距离远近冶 原则袁Q型聚类分析可以比较理想地将 38个居
群在 L3=0.618水平上分为 5个系袁即日本薄荷系尧灰薄荷
系尧薄荷系尧唇萼薄荷系尧椒样薄荷系袁其中日本薄荷系又可
分为日本薄荷亚系和皱叶留兰香亚系袁椒样薄荷系又可分
为椒样薄荷亚系与留兰香亚系遥R型聚类分析基本上能反
映性状间的相关性袁可以为今后进一步进行性状的取舍和
观测提供定量化的依据遥

该研究采用数量分析方法袁克服了前人定性确定类群
间亲缘关系的不足遥 通过数量分析表明了不同的性状对薄
荷属植物亲缘关系的确认均能提供一定的信息袁 特别是对
杂种系的亲缘关系探讨有重要意义遥

Q型聚类分析所得的结果定量地揭示了薄荷属植物间
的亲缘关系遥根据数量分类的原理[6]得知袁亲缘关系越近袁就
越早地聚合为一类袁结合水平就越高曰反之袁亲缘关系越远袁
就越晚地聚合为一类袁结合水平就越低遥这与大多数品种的
表观形态性状相似性大小是基本一致的遥

R型聚结果揭示了各性状间的独立性遥 从结果分析上
看袁茎尧叶尧花的性状选择基本上是正确的袁性状间的相关性
不强袁性状分布较为分散袁没有明显地分成几个大组袁在较

高水平上成组的性状间并没有找到进化上的必然联系遥虽
然在样本选择上还有待进一步扩充袁但总体看来薄荷属植
物演化过程中袁形态学性状的变异在相当程度上是独立的遥
这也可以进一步解释薄荷属植物变异类型的丰富性遥

形态学分类是其他分类方法的基础袁 而数量分类方法
综合了所有性状对分类的作用袁从而在较大程度上克服了
形态分类方法存在的局限性袁能够同时考虑到众多来源很
不同的性状指标袁可以综合各方面的性状袁得出一个总体把
握的分类体系袁也可能大致判明各种来源不同的性状间的
一些大致的关系袁所以是经典分类的一种有效的辅助方法遥
该研究证实了这一观点袁即数量分类在薄荷属植物的分类
研究中具有有效的辅助作用遥
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