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基于 ＡＦＬＰ标记的苦荞种质资源遗传多样性研究
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　　摘要：用ＡＦＬＰ分子标记手段对我国苦荞种质资源遗传多样性进行研究，为综合评价我国苦荞种质资源提供依
据。以５０份苦荞核心种质为试验材料，优化筛选出１９对ＡＦＬＰ标记分析引物，经ＡＦＬＰ－ＰＣＲ扩增、ＰＡＧＥ检测，统计
分析ＡＦＬＰ图谱，运行ＰｏｐｇｅｎｅＶｅｒ．１．３１和ＮＴＳＹＳｐｃＶｅｒ．２．２软件对苦荞种质资源遗传多样性和遗传关系进行分析，
共检测到２１１个ＡＦＬＰ特异性标记，平均每对引物组合产生１１．１１个多态性位点（ＰＩＣ），遗传相似系数（ＧＳ）分布区间
均较大，变幅为０．５１５～０．９５４，辛普森指数和香农指数计算结果表明来自四川的苦荞种质资源多样性最为丰富；
ＰｏｐｇｅｎｅＶｅｒ．１．３１运行结果表明，当ＧＳ为０．７９０时，５０份苦荞材料被分为５个组群，聚类结果与苦荞种质的地理分布
有一定的相关性。说明ＡＦＬＰ是一种有效的分子标记方式，适合于苦荞种质遗传多样性分析；我国苦荞种质资源多样
性丰富，须要在保护、利用现有种质资源的基础上继续加强区域间引种、育种，为我国荞麦产业的发展提供帮助。
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　　苦荞（Ｆａｇｏｐｙｒｕｍｔａｔａｒｉｃｕｍ）属廖科（Ｐｏｌｙｇｏｎａｃｅａｅ）荞麦属
（ＦａｇｏｐｙｒｕｍＭｉｌｌ），尼泊尔、我国西藏东部和云南西北部是苦
荞的分布中心和起源地［１］。我国是苦荞的主产区，栽培面积

超过３０万ｈｍ２，产量水平达９００ｋｇ／ｈｍ２，总产量达３亿ｋｇ［２］。
苦荞粮药兼用，不仅营养价值高，而且具有降糖脂、降胆固醇、

抗氧化和消炎等功效，被誉为 ２１世纪重要的绿色食品资
源［３］。我国苦荞种质资源丰富，利用 ＡＦＬＰ分子标记对我国
苦荞种质资源遗传多样性进行分析对我国苦荞种质资源的保

护、品种的改良、分子育种及优良基因的挖掘具有重要的意

义。尽管国内外学者已采用形态学标记［４］、细胞学标记［５］、

种子蛋白标记［６］和同功酶标记［７］等手段对荞麦的遗传多样

性进行分析，但分子标记技术仍然是目前最主要的遗传多样

性分析手段，国内外已采用 ＲＡＰＤ［８］、ＳＳＲ［９］、ＩＳＳＲ［１０］和
ＳＲＡＰ［１１］等分子标记方式对苦荞遗传多样性进行了研究。
ＡＦＬＰ是一种可靠性高、适用性强、多态性水平高的分子标记
方式，非常适合于对研究背景模糊、材料来源广泛的作物进行

标记分析。Ｔｓｕｊｉ等利用ＡＦＬＰ标记技术对野生苦荞和栽培苦
荞进行了系统研究［１２］；Ｙａｓｕｉ等利用 ＡＦＬＰ标记，构建了野生

荞（Ｆ．ｈｏｍｏｔｒｏｐｉｃｕｍ）和甜荞的 ８个连锁群的遗传图谱［１３］；

Ｋｏｎｉｓｈｉ等利用ＡＦＬＰ标记揭示了野生甜荞和栽培甜荞间的起
源关系［１４］；侯雅君等对百余份苦荞材料进行了遗传多样性分

析［１５］。以上研究虽利用不同的标记方式对苦荞进行了遗传

多样性分析，但利用 ＡＦＬＰ标记分析我国极具代表性的苦荞
核心种质（精准鉴定品种）的研究几乎没有。尽管到目前为

止国内外已有一些关于苦荞 ＡＦＬＰ标记方面的报道，但大多
数分析范围或是过于狭窄或是过于宽泛，分析材料多数不具

有典型的地域代表性。本研究在前人研究的基础上，从国家

种质库中精心挑选出５０份极具代表性的苦荞精准鉴定材料
为研究对象，从４０对引物组合中筛选出１９对信息量丰富、多
态性好的 ＡＦＬＰ引物，对我国苦荞种质资源进行遗传多样性
分析，旨在揭示我国苦荞种质资源间的遗传关系，为苦荞种质

资源的收集、保护、利用提供依据。

１　材料与方法

１．１　试验材料
我国苦荞精准鉴定材料５０份，分别来自１２个省（区），

具体情况见表１，供试材料由中国农业科学院农作物种质保
存中心提供。

１．２　ＤＮＡ提取与酶切
取０．５ｇ嫩叶，用ＣＴＡＢ法［１６］提取总ＤＮＡ，稀释１００倍后
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表１　苦荞品种名称及来源

编号 品种名称 来源 编号 品种名称 来源

１ 黑丰１号 山西 ２６ 苦荞 陕西

２ 六荞２号 贵州 ２７ 苦荞 陕西

３ 苦荞 陕西 ２８ 刺荞 四川

４ 苦荞麦 安徽 ２９ 苦荞 贵州

５ 苦荞 陕西 ３０ 苦荞 宁夏

６ 苦荞 陕西 ３１ 荞麦 山西

７ ８２－８－１ 安徽 ３２ 荞麦 甘肃

８ 苦荞 陕西 ３３ 辽荞７５（苦） 辽宁

９ 苦荞 四川 ３４ 黑苦荞 青海

１０ 苦荞 陕西 ３５ 湖南２－２ 湖南

１１ 苦荞 山西 ３６ 塘弯苦荞 湖南

１２ 威宁３号 贵州 ３７ 六荞１号 贵州

１３ 苦荞 湖北 ３８ 湖南１－２ 湖南

１４ 额洛木尔惹 四川 ３９ 苦荞 青海

１５ 湖南３－１ 湖南 ４０ 湖南６－２ 湖南

１６ 海源苦荞 宁夏 ４１ 晋荞麦２号 山西

１７ 凤凰苦荞 湖南 ４２ 苦荞 青海

１８ 湖南５－２ 湖南 ４３ 苦荞麦 安徽

１９ 苦荞 陕西 ４４ 苦荞麦 甘肃

２０ 苦荞 湖北 ４５ 苦荞 湖北

２１ 西农９９０９ 陕西 ４６ 镇巴苦荞Ⅱ 陕西

２２ 彭泽苦荞 江西 ４７ 老鸦苦荞 四川

２３ 洗马苦荞 湖南 ４８ 麻苦荞 甘肃

２４ 苦荞 湖北 ４９ 新邵苦荞 湖南

２５ 麻苦荞 甘肃 ５０ 湖南３－２ 湖南

参考闫龙等的试验方法［１７］，３７℃条件下用 ＭｓｅⅠ和 ＥｃｏＲⅠ
对总ＤＮＡ酶切８ｈ，检测酶切效果。
１．３　加接头与预扩增

将酶切产物分别加上 ＥｃｏＲⅠ和 ＭｓｅⅠ接头。在 Ｔ４连接
酶的作用下，１６℃过夜连接后获得连接产物，稀释５倍后用
预扩增引物 Ｍ（５′－ＧＡＴＧＡＧＴＣＣＴＧＡＧＴＡＡ－３′）和 Ｅ（５′－
ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＣＡＡＴＴＣ－３′）进行预扩增反应。预扩增反应
体系为：连接产物 ４．０μＬ，Ｍ引物 １．０μＬ，Ｅ引物 １．０μＬ，
１０×ＰＣＲｂｕｆｆｅｒ２．０μＬ，ｄＮＴＰ０．４μＬ，Ｔａｑ酶０．２μＬ，ｄｄＨ２Ｏ
补齐至２０μＬ。预扩增反应程序为：９４℃ １ｍｉｎ；９４℃ ３０ｓ，
５６℃３５ｓ，７２℃ １ｍｉｎ，３０个循环；７２℃７ｍｉｎ。检测预扩增
效果后，稀释２０倍备用。
１．４　引物筛选与选择性扩增

选用遗传差异较大的７份苦荞材料对４０对 ＡＦＬＰ引物
组合进行筛选，筛选出扩增条带数量多、多态性好、清晰度高、

分布均匀的１９对引物组合：Ｅ－ＡＡ／Ｍ－ＣＡＧ、Ｅ－ＡＡ／Ｍ－
ＣＴＧ、Ｅ－ＡＣ／Ｍ－ＣＣＣ、Ｅ－ＡＧ／Ｍ－ＧＣＡ、Ｅ－ＧＡ／Ｍ－ＣＧＴ、
Ｅ－ＧＣ／Ｍ－ＡＣＧ、Ｅ－ＧＣ／Ｍ－ＣＣＴ、Ｅ－ＧＧ／Ｍ－ＧＡＴ、Ｅ－
ＧＧ／Ｍ－ＧＣＡ、Ｅ－ＴＧ／Ｍ－ＡＣＧ、Ｅ－ＣＴＧ／Ｍ－ＡＣ、Ｅ－ＣＴＧ／
Ｍ－ＣＧ、Ｅ－ＣＴＧ／Ｍ－ＴＴ、Ｅ－ＧＣＴ／Ｍ－ＣＧ、Ｅ－ＧＣＴ／Ｍ－ＣＴ、
Ｅ－ＧＴＣ／Ｍ－ＣＣ、Ｅ－ＡＣＡ／Ｍ－ＧＴ、Ｅ－ＡＣＴ／Ｍ－ＣＡＧ、Ｅ－
ＡＣＴ／Ｍ－ＣＴＧ。获取有效的 ＡＦＬＰ引物组合后，进行选择性
扩增反应。选择性扩增反应体系为：预扩增产物 ２．５μＬ，
ＡＦＬＰ引物组各 ０．８μＬ，１０×ＰＣＲｂｕｆｆｅｒ１．５μＬ，ｄＮＴＰ
０．３μＬ，Ｔａｑ酶 ０．１５μＬ，ｄｄＨ２Ｏ补齐至１５μＬ。选择性扩增
反应程序为：９４℃１ｍｉｎ，９４℃３０ｓ，６５℃ ３５ｓ（每个循环降

低０．７℃），７２℃ １ｍｉｎ，１２个循环；９４℃ ３０ｓ，５６℃ ３５ｓ，
７２℃ １ｍｉｎ，２５个循环；７２℃ ７ｍｉｎ。反应结束后加入５μＬ
Ｌｏａｄｉｎｇｂｕｆｆｅｒ，９４℃ 变性３ｍｉｎ后立即置于冰上冷却备用。
１．５　ＰＡＧＥ检测与数据统计分析

参考赵丽娟的方法［１８］进行聚丙烯酰胺凝胶电泳（ＰＡＧＥ）
检测，固定、银染、显影后用拍照计数。在电泳图谱上，清晰条

带记为“１”，同一位置上无条带记为“０”。用 ＰｏｐｇｅｎｅＶｅｒ．
１．３１软件［１９］计算多态性信息指数（ＰＩＣ）、多态性性息位点百
分数 （ＰＰＢ）、辛普 森指 数 （Ｓｉｍｐｓｏｎｉｎｄｅｘ）、香农 指数
（Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｅａｖｅｒｉｎｄｅｘ）、遗传相似系数（ＧＳ）。根据ＧＳ，采
用ＵＰＧＭＡ法，利用ＮＴＳＹＳｐｃＶｅｒ．２．２软件［２０］进行苦荞品种

聚类分析。

２　结果与分析

２．１　酶切与预扩增检测
琼脂糖凝胶电泳检测苦荞基因组 ＤＮＡ酶切和预扩增结

果见图１。由图１－Ａ和图１－Ｂ结果可知，ＤＮＡ酶切片段均
匀，预扩增片段丰富，基本位于１００～７５０ｂｐ之间，适宜进行
选择性扩增［２１］。

２．２　选择性扩增检测
本研究从４０对 ＡＦＬＰ引物组合中筛选出适宜的选择性

扩增引物１９对，筛选率为４７．５％。１９对引物在５０份苦荞材
料上共扩增出清晰条带８９０条（图２），平均每对引物可扩增
出条带４６．８４条，长度分布在４５～５７０ｂｐ之间。如表２所示，
共扩增出多态性条带２１１条，平均每对引物的多态性条带有
１１．１１条，平均多态性位点百分率（ＰＰＢ）为２４．０５％，ＰＩＣ最大
值为０．１９１８（引物组合为 Ｅ－ＣＴＧ／Ｍ－ＣＧ），最小值为
０．０２４１（引物组合为 Ｅ－ＡＡ／Ｍ －ＣＡＧ），ＰＩＣ平均值
为 ０．１２３２。
２．３　苦荞种质遗传多样性分析

鉴于有些地区有代表性的苦荞核心种质材料太少，将少

于４份材料的省份划分至与其毗邻或种植环境相似的省份，
计算各组群苦荞种质资源的遗传多样性参数。由表３可知，
ＡＦＬＰ标记的苦荞品种，辛普森指数为 ０．８９２～０．９８９，平均
０．９４０；香农指数为０．０９５～０．１９４，平均０．１５３。四川是我国
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表２　苦荞的ＡＦＬＰ引物扩增结果

引物组合
多态性

带数（条）

条带数

（条）

多态性位点

百分率（％） ＰＩＣ值

Ｅ－ＡＡ／Ｍ－ＣＡＧ ５ ２４ ２０．８３ ０．０２４１
Ｅ－ＡＡ／Ｍ－ＣＴＧ ９ ７５ １２．００ ０．１２６４
Ｅ－ＡＣ／Ｍ－ＣＣＣ ４ ４０ １０．００ ０．０５４６
Ｅ－ＡＧ／Ｍ－ＧＣＡ １１ ５２ ２１．１５ ０．１７８３
Ｅ－ＧＡ／Ｍ－ＣＧＴ ９ ３９ ２３．０８ ０．１３０９
Ｅ－ＧＣ／Ｍ－ＡＣＧ １３ ３２ ４０．６３ ０．１７７１
Ｅ－ＧＣ／Ｍ－ＣＣＴ １０ ４５ ２２．２２ ０．１７４９
Ｅ－ＧＧ／Ｍ－ＧＡＴ ９ ６６ １３．６４ ０．１３１１
Ｅ－ＧＧ／Ｍ－ＧＣＡ ４ ２６ １５．３８ ０．０１２５
Ｅ－ＴＧ／Ｍ－ＡＣＧ １０ ４１ ２４．３９ ０．１８５９
Ｅ－ＣＴＧ／Ｍ－ＡＣ １０ ５０ ２０．００ ０．１００７
Ｅ－ＣＴＧ／Ｍ－ＣＧ １７ ５０ ３４．００ ０．１９１８
Ｅ－ＣＴＧ／Ｍ－ＴＴ １２ ５７ ２１．０５ ０．０４７７
Ｅ－ＧＣＴ／Ｍ－ＣＧ １０ ６０ １６．６７ ０．１２８９
Ｅ－ＧＣＴ／Ｍ－ＣＴ １５ ４５ ３３．３３ ０．１８０３
Ｅ－ＧＴＣ／Ｍ－ＣＣ ２４ ６７ ３５．８２ ０．０９８４
Ｅ－ＡＣＡ／Ｍ－ＧＴ １０ ３９ ２５．６４ ０．１４７４
Ｅ－ＡＣＴ／Ｍ－ＣＡＧ ２１ ４９ ４２．８６ ０．１１０６
Ｅ－ＡＣＴ／Ｍ－ＣＴＧ ８ ３３ ２４．２４ ０．１４００

平均值 １１．１１ ４６．８４ ２４．０５ ０．１２３２

表３　ＡＦＬＰ标记下不同地理来源苦荞种质的遗传参数值

组群 组群大小 辛普森指数 香农指数

山西／辽宁 ５ ０．９８０ ０．１７６
贵州 ４ ０．９８２ ０．１６３
陕西 １０ ０．８９８ ０．１５７

安徽／江西 ４ ０．８７７ ０．０９８
四川 ４ ０．９８９ ０．１９４
湖北 ４ ０．９７９ ０．１６５
湖南 １０ ０．８９２ ０．１６６

宁夏／青海 ５ ０．８８６ ０．０９５
甘肃 ４ ０．９８１ ０．１６５
平均值 ０．９４０ ０．１５３

苦荞遗传多样性最为丰富的地区，无论辛普森指数（０．９８９），
还是香农指数（０．１９４）均为最大。虽然湖南和陕西的供试材
料最多（均为１０份），但遗传多样性并不丰富，这从分子水平
上证明资源量与遗传多样性并非正相关的观点。安徽／江西、
宁夏／青海２个组群的辛普森指数和香农指数均较低，说明该
地区的苦荞种质资源多样性不够丰富，需要在保护其遗传稳

定性的基础上，加强区域间引种。部分省份的核心种质抽样

材料太少（如江西和辽宁各仅有１份），这也可能对遗传多样
性参数值的计算造成一定的误差［２２］，不能完全反映该区域内

的种质资源多样性情况。

２．４　苦荞种质遗传关系分析
用ＮＴＳＹＳｐｃＶｅｒ．２．２软件计算５０份苦荞种质的遗传相

似系数（ＧＳ）。ＡＦＬＰ标记结果（表４）表明，５０份苦荞种质的
ＧＳ值在０．５１５～０．９５４之间，分布区间较大，说明苦荞种质多
态性较为丰富，同时也表明 ＡＦＬＰ标记适宜于我国苦荞种质
遗传多样性分析。

采用ＵＰＧＭＡ法进行聚类，当 ＧＳ为０．７９０时，大部分苦
荞材料可被分成五大组群。第Ⅰ组群可分为２个小组，第１
小组包括来自山西（１）、陕西（５、６）、湖南（１７、１８、４０）、甘肃
（３２）和青海（３９）的８份材料，其中山西和陕西的材料聚为一
类，湖南、青海和甘肃的材料聚为一类；第２小组包括来自安
徽（７）、陕西（２１、１０、１９）和湖北（１３、２０、２４）的７份材料，其中
安徽（７）、陕西（２１、１０、１９）和湖北（１３）的材料聚为一类，而另
２份湖北材料（２０、２４）聚为另一类。第Ⅱ组群可分为２个小
组，第１小组又可分为２个亚组，第１亚组包括来自陕西（３、
２７、２６）、安徽（４）、甘肃（２５）、湖南（３５、３６、３８）和山西（４１）的
９份材料，第 ２亚组包括来自安徽（４３）、甘肃（４４）、湖北
（４５）、陕西（４６）和湖南（４９，５０）共６份材料；第２小组包括山
西（１１）和辽宁（３３）的 ２份材料。第Ⅲ组群包括来自山西
（３１）、青海（４２）、四川（４７）和湖南（２３）的４份材料。第Ⅳ组
群包括来自贵州（２、１２、２９、３７）、四川（９、２８）和宁夏（１６）的７
份材料，其中来自贵州（２９）和四川（２８）的２份材料遗传相似
度最近，为０．９５４。第Ⅴ组群包括来自江西（２２）、宁夏（３０）
和湖南（１５）的３份材料。剩余的来自四川（１４）、青海（３４）、
陕西（８）和甘肃（４８）的４份材料与以上５个组群的遗传距离
较远，单独聚为一类特殊的类型（图３）。

由聚类图（图３）可知，来自四川和贵州的刺荞和苦荞ＧＳ
值最高（０．９５４），原因可能是四川的刺荞属于当地地方品种
有翅苦荞的一类，而来自贵州的苦荞也是当地的一个地方品

种，两者同属于苦荞的栽培品种，两地也同属我国栽培荞麦的

主产区—西南地区，地理位置接近及品种交流频繁等因素导

致两者遗传相似性较高。来自四川的额洛木尔惹和来自甘肃

的麻苦荞ＧＳ值最低（０．５１５），原因可能是甘肃的麻苦荞为当
地的一个栽培品种，四川的额洛木尔惹来自于川西南部的凉

山彝族自治州，该地区地貌复杂，具有独特的生态气候，是我

国苦荞麦主要的生产和次生起源地之一，荞麦种质资源丰

富［２３］，而该品种也很可能是当地野生荞麦的一个近缘种，丰

富的荞麦遗传资源背景造成四川的额洛木尔惹与甘肃的麻苦

荞遗传差异度较大。

３　结论与讨论

３．１　ＡＦＬＰ标记技术的有效性和适用性
自ＡＦＬＰ标记技术被发明以来，该技术以其特殊的标记

特点被广泛应用于作物分子标记分析和遗传多样性研究中。

国内外专家均认为，ＡＦＬＰ是一种有效的分子标记系统［２４－２５］。

本研究的苦荞种质资源ＡＦＬＰ标记结果表明，ＡＦＬＰ标记丰富
度高（１９对引物组扩增出８９０个条带）、灵敏度强（平均每对
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表４　ＡＦＬＰ标记的５０份苦荞品种遗传相似系数

序号
ＧＳ

最大值 最小值 平均值
序号

ＧＳ
最大值 最小值 平均值

１ ０．９０１（５） ０．６９３（１４） ０．８１４ ２６ ０．８９４（３５） ０．６７０（８） ０．８３０
２ ０．８５１（１６） ０．６２６（８） ０．７６９ ２７ ０．９０７（３５） ０．６５６（３４） ０．８３７
３ ０．８８９（２７） ０．６３５（１４） ０．８０５ ２８ ０．９５４（２９） ０．６５３（３４） ０．８２６
４ ０．８９４（１０） ０．６７０（１４） ０．８４０ ２９ ０．９５４（２８） ０．６２６（４８） ０．８１９
５ ０．９０１（１） ０．６６７（３４） ０．８２８ ３０ ０．８５６（５０） ０．５８１（３４） ０．７８９
６ ０．８８１（１） ０．５７６（３４） ０．８１０ ３１ ０．８６１（４６） ０．５９６（３４） ０．８０９
７ ０．８８３（２１） ０．６４７（３４） ０．８３３ ３２ ０．８９８（３９） ０．６６３（３４） ０．８１６
８ ０．７６８（４８） ０．５２４（１４） ０．７０７ ３３ ０．８８０（１１） ０．６７７（８） ０．８１２
９ ０．８４９（１８） ０．６４０（４９） ０．８１４ ３４ ０．７５２（８） ０．５１６（１４） ０．６６０
１０ ０．９０８（１３） ０．６７６（４８） ０．８３３ ３５ ０．９５１（３６） ０．６９３（３４） ０．８４４
１１ ０．８８３（４３） ０．６４６（３４） ０．７９９ ３６ ０．９５１（３５） ０．６６４（１４） ０．８３３
１２ ０．８７０（１６） ０．６１９（４８） ０．７８６ ３７ ０．８９４（２８） ０．６７０（８） ０．８２２
１３ ０．９０８（１０） ０．６４１（３４） ０．８２９ ３８ ０．９１６（３５） ０．６７６（３４） ０．８３１
１４ ０．７９２（１２） ０．５１５（４８） ０．６８４ ３９ ０．９１２（４０） ０．６８７（１４） ０．８４０
１５ ０．８４６（５０） ０．５３６（３４） ０．７６３ ４０ ０．９１２（３９） ０．６９１（１４，３４） ０．８３４
１６ ０．８７０（１２） ０．６２６（４８） ０．８１５ ４１ ０．９１０（３６） ０．６９９（８） ０．８３０
１７ ０．９０７（１８） ０．６４０（３４） ０．８２２ ４２ ０．８９３（３９） ０．６６３（８） ０．８２１
１８ ０．９０７（１７） ０．６６７（３４） ０．８３３ ４３ ０．９２２（４４） ０．６７３（１４） ０．８３４
１９ ０．８７４（１３） ０．６２４（３４） ０．８１１ ４４ ０．９２２（４３） ０．６４９（１４） ０．８３１
２０ ０．８８３（４） ０．６３０（３４） ０．８１５ ４５ ０．９１５（４２） ０．６５２（１４） ０．８２６
２１ ０．８８３（７） ０．６２７（３４） ０．８２２ ４６ ０．９１５（４３，４５） ０．６５０（３４） ０．８３３
２２ ０．８５２（２７） ０．６２７（４８） ０．７８１ ４７ ０．８６８（４０） ０．６０６（３４） ０．８００
２３ ０．８６６（３９） ０．６２９（３４） ０．８０４ ４８ ０．８０９（４７） ０．５１５（１４） ０．７０４
２４ ０．８６２（３５） ０．６０４（３４） ０．８１１ ４９ ０．８９５（５０） ０．６３０（１４） ０．８０８
２５ ０．９０７（３５） ０．６４７（４８） ０．８２１ ５０ ０．８９９（４５） ０．６３９（１４） ０．８３２

　　注：表示最大遗传相似系数；表示最小遗传相似系数。表中的序号为表１中的苦荞品种编号。
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引物扩增条带４６．８４个）。ＡＦＬＰ标记位点多态性丰富（平均
多态性比率为 ２５．７％），有效性强（平均每对引物可扩增
１１．１１个多态性条带，高于ＲＡＰＤ标记苦荞所得的６．９０个多
态性条带［８］）。有效的ＡＦＬＰ引物组合筛选率较高（引物筛选
率４７．５％，高于ＳＳＲ［９］和ＩＳＳＲ［１０］的引物筛选率）。以上结果
表明，ＡＦＬＰ是一种十分适合于苦荞种质资源多样性分析的
标记方式。进一步扩大引物遴选范围，筛选出更多的 ＡＦＬＰ
扩增引物，建立苦荞ＡＦＬＰ引物扩增库是下一步的工作重点。
３．２　苦荞种质资源的遗传多样性

从不同来源苦荞种质的遗传关系发现，我国苦荞种质资

源遗传多样性十分丰富［２６］；从不同组群苦荞品种的遗传参数

值发现，四川地区的种质资源遗传多样性最为丰富，是我国苦

荞种质资源的重点保护地区；从ＵＰＧＭＡ聚类图发现，处于相
近地理范围内的苦荞品种可聚在一起，这体现了我国苦荞种

质资源遗传关系的地缘性特征。因此，需要在加强区域内苦

荞种质资源保护的基础上，不断加强区域间的引种、育种，尤

其是针对某些特殊珍贵品种（如四川的额洛木尔惹）的保护

与开发，这将不断丰富我国苦荞种质资源的遗传多样性。本

研究结果为我国苦荞种质资源的保护和利用、品种的开发以

及荞麦产业的发展提供必要的参考依据。
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