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　　摘要：对全国范围内收集到的１９个亚侧耳菌株的遗传多样性进行简单重复序列区间（ｉｎｔｅｒ－ｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅ
ｒｅｐｅａｔ，简称ＩＳＳＲ）和序列相关扩增多态性（ｓｅｑｕｅｎｃｅ－ｒｅｌａｔｅｄａｍｐｌｉｆｉｅｄｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，简称ＳＲＡＰ）分析。首先随机选取
１９个亚侧耳菌株中的３个样本对ＩＳＳＲ和ＳＲＡＰ引物进行基因组ＤＮＡ的ＰＣＲ扩增，最终成功筛选出１３条ＩＳＳＲ引物
和１３对ＳＲＡＰ引物。利用这２６个引物或引物对，以１９个亚侧耳菌株的基因组 ＤＮＡ为模板进行 ＰＣＲ扩增，共获得
３０１条稳定且清晰的ＤＮＡ条带，其中２８５条具有多态性。聚类分析结果表明，在相似系数为０．７０时，可将１９个供试
菌株分为５大类。利用ＩＳＳＲ和ＳＲＡＰ分子标记技术揭示了１９个亚侧耳菌株的遗传多样性，为亚侧耳优良菌株的选育
奠定了理论基础。
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　　亚侧耳（Ｈｏｈｅｎｂｕｅｈｅｌｉａｓｅｒｏｔｉｎａ），别称元蘑、冻蘑、黄蘑
等，隶属于真菌门担子菌亚门层菌纲伞菌目白蘑科侧耳属。

亚侧耳富含蛋白质、氨基酸、多种不饱和脂肪酸和微量元素，

是一种高蛋白、低脂肪的健康食品。亚侧耳分布于河北、黑龙

江、吉林、广西、陕北、四川等地，在吉林长白山区自然分布较

多，是东北地区著名的土特产［１］。由于长期大量采摘，亚侧

耳野生存留量已逐年减少［２］。

食用菌种质资源是优良品种育种的基础材料，育种成效

除了取决于所掌握种质资源的数量，还在很大程度上取决于

对这些种质资源多样性的遗传特性的掌握。分子标记作为食

用菌遗传多样性研究中的一个重要手段，其应用越来越

广泛［３］。

简单重复序列区间（ｉｎｔｅｒ－ｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔ，简称
ＩＳＳＲ）是由 Ｚｉｅｔｋｉｅｗｉｃｚ等于１９９４年创建的一种 ＤＮＡ标记技
术［４］，结合了随机扩增多态性 ＤＮＡ（ｒａｎｄｏｍａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃＤＮＡ，简称 ＲＡＰＤ）和简单重复序列（ｓｉｍｐｌｅ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔｓ，简称 ＳＳＲ）方法的优点，是一种具有稳定性
和高重复性的分子标记方法，被广泛应用于食用菌方向。冯

伟林等利用１１个ＩＳＳＲ引物对１２个杏鲍菇生产性菌株基因
组ＤＮＡ进行ＰＣＲ扩增，发现利用ＩＳＳＲ分子标记技术能够将

杏鲍菇菌株区分开，并将１２个杏鲍菇菌株聚为３个群，清晰
地揭示了杏鲍菇菌株间的遗传关系［５］。

序列相关扩增多态性 （ｓｅｑｕｅｎｃｅ－ｒｅｌａｔｅｄａｍｐｌｉｆｉｅｄ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，简称ＳＲＡＰ）是一种由美国加州大学 Ｌｉ等应用
的分子标记技术［６］，该技术利用上游引物针对外显子区域，

下游引物针对内含子区域、启动子区域进行特异性扩增，上游

引物和下游引物自由结合，配对出不同的组合进行反应。许

峰等利用９对ＳＲＡＰ引物对２２个白色金针菇进行聚类分析，
在相似系数为０．８２０水平时，将供试菌株分为五大类，此技术
揭示了北京地区金针菇菌株的遗传多样性［７］。

由于每个方法的开发原理不同，聚类分析结果通常会存

在较大的差异，将多个分子标记综合运用能最大地优化聚类

分析结果［８］。刘婧宇等运用ＩＳＳＲ、ＲＡＰＤ和ＳＲＡＰ对２６株香
菇进行聚类分析，综合分析结果表明，供试菌株间的遗传相似

系数范围为０．４９～０．９７，在相似系数为０．６１时，将２６株香菇
分为３个类群［８］。

笔者所在实验室对全国范围内收集到的亚侧耳菌株进行

收集、保存，通过 ＩＳＳＲ和 ＳＲＡＰ分子标记综合分析，对１９个
亚侧耳菌株进行遗传多样性研究，以期为杂交育种中亲本的

选择和种质资源保护提供理论依据。

１　材料与方法

１．１　材料及仪器
１．１．１　试验材料　本研究所用菌株的名称及来源见表１。
１．１．２　试剂及培养基　马铃薯、葡萄糖、琼脂粉（ＢＤＤｉｆｃｏ）、
蛋白胨（ＯＸＩＯＤ）、维生素Ｂ１、分析纯磷酸二氢钾、硫酸镁等化
学试剂，均购自国药集团北京化学试剂有限公司；２×Ｔａｑ
ＰＣＲＭａｓｔｅｒＭｉｘ，购自北京艾德莱生物科技有限公司；琼脂糖，
购自西班牙 Ｂｉｏｗｅｓｔ公司；所有引物均由生工生物工程（上
海）股份有限公司（Ｓａｎｇｏｎ）合成。

ＰＤＡ综合培养基：马铃薯２００ｇ、葡萄糖２０ｇ、琼脂粉２０ｇ、
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表１　供试菌株及其来源

编号 菌株 种名 来源

０１ ＪＺＢ２１２１００１ Ｈｏｈｅｎｂｕｅｈｅｌｉａｓｅｒｏｔｉｎａ 长白山海拔７６０ｍ，白河自然保护站红松阔叶混交林中椴树倒木上
０２ ＪＺＢ２１２１００２ Ｈｏｈｅｎｂｕｅｈｅｌｉａｓｅｒｏｔｉｎａ 长白山海拔８００ｍ，白河自然保护站红松阔叶混交林中椴树倒木上
０３ ＪＺＢ２１２１００３ Ｈｏｈｅｎｂｕｅｈｅｌｉａｓｅｒｏｔｉｎａ 长白山海拔８００ｍ，白河自然保护站红松阔叶混交林中蒙古栎倒木上
０４ ＪＺＢ２１２１００４ Ｈｏｈｅｎｂｕｅｈｅｌｉａｓｅｒｏｔｉｎａ 长白山海拔７８０ｍ，白河自然保护站红松阔叶混交林中蒙古栎倒木上
０５ ＪＺＢ２１２１００５ Ｈｏｈｅｎｂｕｅｈｅｌｉａｓｅｒｏｔｉｎａ 长白山海拔７８０ｍ，白河自然保护站红松阔叶混交林中蒙古栎倒木上
０６ ＪＺＢ２１２１００６ Ｈｏｈｅｎｂｕｅｈｅｌｉａｓｅｒｏｔｉｎａ 长白山海拔７６０ｍ，白河自然保护站红松阔叶混交林中椴树倒木上
０７ ＪＺＢ２１２１００７ Ｈｏｈｅｎｂｕｅｈｅｌｉａｓｅｒｏｔｉｎａ 长白山海拔７８０ｍ，头道自然保护站红松阔叶混交林中椴树倒木上
０８ ＪＺＢ２１２１００８ Ｈｏｈｅｎｂｕｅｈｅｌｉａｓｅｒｏｔｉｎａ 长白山海拔９００ｍ，白河自然保护站红松阔叶混交林中椴树倒木上
０９ ＪＺＢ２１２１００９ Ｈｏｈｅｎｂｕｅｈｅｌｉａｓｅｒｏｔｉｎａ 长白山海拔７８０ｍ，白河自然保护站林中椴树倒木上
１０ ＪＺＢ２１２１０１０ Ｈｏｈｅｎｂｕｅｈｅｌｉａｓｅｒｏｔｉｎａ 长白山海拔９００ｍ，头西自然保护站红松阔叶混交林中椴树倒木上
１１ ＪＺＢ２１２１０１１ Ｈｏｈｅｎｂｕｅｈｅｌｉａｓｅｒｏｔｉｎａ 长白山海拔７６０ｍ，白河自然保护站红松阔叶混交林中蒙古栎倒木上
１２ ＪＺＢ２１２１０１２ Ｈｏｈｅｎｂｕｅｈｅｌｉａｓｅｒｏｔｉｎａ 长白山海拔７８０ｍ，白河自然保护站红松阔叶混交林中蒙古栎倒木上
１３ ＪＺＢ２１２１０１３ Ｈｏｈｅｎｂｕｅｈｅｌｉａｓｅｒｏｔｉｎａ 长白山海拔７６０ｍ，白河自然保护站红松阔叶混交林中椴树倒木上
１４ ＪＺＢ２１２１０１４ Ｈｏｈｅｎｂｕｅｈｅｌｉａｓｅｒｏｔｉｎａ 长白山海拔７６０ｍ，白河自然保护站红松阔叶混交林中蒙古栎倒木上
１５ ＪＺＢ２１２１０１５ Ｈｏｈｅｎｂｕｅｈｅｌｉａｓｅｒｏｔｉｎａ 长白山海拔７８０ｍ，白河自然保护站红松阔叶混交林中蒙古栎倒木上
１６ ＪＺＢ２１２１０１６ Ｈｏｈｅｎｂｕｅｈｅｌｉａｓｅｒｏｔｉｎａ 长白山海拔８００ｍ，头道自然保护站红松阔叶混交林中椴树倒木上
１７ ＪＺＢ２１２１０１７ Ｈｏｈｅｎｂｕｅｈｅｌｉａｓｅｒｏｔｉｎａ 长白山海拔８００ｍ，白河自然保护站红松阔叶混交林中椴树倒木上
１８ ＪＺＢ２１２１０１８ Ｈｏｈｅｎｂｕｅｈｅｌｉａｓｅｒｏｔｉｎａ 北京市农林科学院植物保护环境保护研究所

３７２６－２７ 北京市食用菌工程技术研究中心保存

１９ ＪＺＢ２１２１０１９ Ｈｏｈｅｎｂｕｅｈｅｌｉａｓｅｒｏｔｉｎａ 北京市农林科学院植物保护环境保护研究所

８５４７－５１ 北京市食用菌工程技术研究中心保存

硫酸镁１．５ｇ、磷酸二氢钾３ｇ、蛋白胨５ｇ、维生素Ｂ１１０ｍｇ，加
水至１０００ｍＬ。
１．１．３　仪器　主要仪器包括 ＰＣＲ仪（ＥｐｐｅｎｄｏｒｆＭａｓｔｅｒｃｙｃｌｅｒ
Ｇｒａｄｉｅｎｔ）、凝胶成像系统（Ｂｉｏ－Ｒａｄ）、紫外 －可见分光光度
计（ＬａｂｔｅｃｈＵＶ９１００）、电泳仪（北京六一生物科技有限公司，
ＤＹＹ－Ⅲ －１２Ｂ）、电子分析天平（奥豪斯仪器上海有限公
司）、台式高速冷冻离心机（Ｅｐｐｅｎｄｏｒｆ５４１５Ｒ）、移液器
（Ｅｐｐｅｎｄｏｒｆ）等。
１．２　试验方法
１．２．１　ＩＳＳＲ和ＳＲＡＰ分析　取在 ＰＤＡ平板上活化７～１０ｄ
的亚侧耳菌种，刮取少量菌丝作为试验材料，ＤＮＡ的提取参
照许峰等的方法［９］，ＩＳＳＲ扩增反应体系及扩增程序参照冯伟
林等的方法［１０］；ＳＲＡＰ扩增反应体系及扩增程序参照边银丙
等的方法［１１］，所用引物见表２、表３。取７μＬＰＣＲ扩增产物，
按２％的量加入ＳＹＢＲＳａｆｅＤＮＡＧｅｌＳｔａｉｎ（Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ）进行琼
脂糖凝胶电泳，置于紫外凝胶成像系统上观察并拍照记录。

表２　ＩＳＳＲ分析用引物

引物

编号

序列

（５′→３′）
引物

编号

序列

（５′→３′）

８０８ＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＣ ８３４ ＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＹＴ
８０９ＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＧ ８３５ ＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＹＣ
８１０ＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＴ ８７３ ＧＡＣＡＧＡＣＡＧＡＣＡＧＡＣＡ
８１２ＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＡ ８７８ ＧＧＡＴＧＧＡＴＧＧＡＴＧＧＡＴ
８１８ＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＧ ８８０ ＧＧＡＧＡＧＧＡＧＡＧＧＡＧＡ
８２５ＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＴ ８８１ ＧＧＧＴＧＧＧＧＴＧＧＧＧＴＧ
８２７ＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＧ

１．２．２　数据处理及分析　在同一水平上将扩增出的强带或
可分辨性好的弱带均视为扩增阳性，并赋值“１”，将未扩增出
的条带视为扩增阴性，赋值“０”，用 ＮＴＳＹＳｐｃ２．１０软件进行
聚类分析。

表３　ＳＲＡＰ分析用引物

正向

引物

序列

（５′→３′）
反向

引物

序列

（５′→３′）
Ｍｅ１ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＴＡ Ｅｍ４ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＴＧＡ
Ｍｅ２ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＧＣ Ｅｍ１３ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＧＧＴ
Ｍｅ３ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＡＴ Ｅｍ１４ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＡＧ
Ｍｅ４ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＣＣ Ｅｍ１６ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＧＧ
Ｍｅ５ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＡＧ Ｅｍ１７ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＣＡ
Ｍｅ８ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＧＴ
Ｍｅ９ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＣＡ

２　结果与分析

２．１　供试菌株ＩＳＳＲ分析结果
以菌株ＪＺＢ２１２１００９、ＪＺＢ２１２１０１１、ＪＺＢ２１２１０１７为模板，筛

选出１３条扩增条带稳定、清晰、重复性好的 ＩＳＳＲ引物（表
２）。以提取的１９个供试亚侧耳菌株的基因组 ＤＮＡ为模板，
使用经过对不同引物的 ＰＣＲ扩增筛选获得的１３条引物（表
２），在供试菌株上ＰＣＲ产物的电泳效果较好，每个菌株都可
以通过ＰＣＲ扩增出 ＤＮＡ条带，且条带稳定、清晰、重复性好、
分布合理。１３条引物共扩增出１５４条 ＤＮＡ片段，其中多态
性条带数为１４５个，平均多态性为９４．２％（表４）。由图１可
以看出，不同引物扩增出的 ＤＮＡ条带数不等，其序列长度多
为２００～５０００ｂｐ，其中包含了丰富的ＤＮＡ多态信息。
２．２　供试菌株的ＳＲＡＰ分析结果

以提取的１９个供试亚侧耳菌株的基因组 ＤＮＡ为模板，
使用经过不同引物的 ＰＣＲ扩增筛选获得的 １３对引物（表
３），在供试菌株上ＰＣＲ产物的电泳效果较好，每个菌株都可
以通过ＰＣＲ扩增出 ＤＮＡ条带，且条带稳定、清晰、重复性好、
分布合理。１３对引物共扩增出１４７条 ＤＮＡ片段，其中多态
性条带数为１４０条，平均多态性为９４．５％（表５）。
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表４　ＩＳＳＲ多态性

引物编号
序列

（５′→３′）
总条带数

（个）

每个菌株中的条带数（个）

范围 均值

多态性条带数

（个）

多态性

（％）

８０８ ＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＣ １３ ２～１９ ４．７ １２ ９２．３
８０９ ＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＧ １３ １～１９ ５．８ １１ ８４．６
８１０ ＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＴ ９ ２～１９ ３．８ ８ ８８．９
８１２ ＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＡ １５ １～１４ ６．３ １５ １００．０
８１８ ＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＧ ９ １～１７ ２．８ ９ １００．０
８２５ ＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＴ ７ ３～１９ ２．８ ６ ８５．７
８２７ ＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＧ １０ ２～１８ ４．９ １０ １００．０
８３４ ＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＹＴ １６ ２～１３ ５．９ １６ １００．０
８３５ ＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＹＣ １５ １～１９ ５．４ １３ ８６．７
８７３ ＧＡＣＡＧＡＣＡＧＡＣＡＧＡＣＡ ６ ３～１８ ３．０ ６ １００．０
８７８ ＧＧＡＴＧＧＡＴＧＧＡＴＧＧＡＴ １５ ２～１６ ６．４ １５ １００．０
８８０ ＧＧＡＧＡＧＧＡＧＡＧＧＡＧＡ １５ １～１９ ６．５ １３ ８６．７
８８１ ＧＧＧＴＧＧＧＧＴＧＧＧＧＴＧ １１ １～１６ ３．８ １１ １００．０
合计 １５４ ２２～２２６ ６２．２ １４５
平均 １１．８ １．７～１７．４ ４．８ １１．２ ９４．２

表５　ＳＲＡＰ多态性

引物
序列

（５′→３′）
总条带数

（个）

每个菌株中的条带数（个）

范围 均值

多态性条带数

（个）

多态性

（％）

ｍｅ５／ｅｍ１６ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＡＧ／ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＧＧ ９ １～１８ ３．１ ９ １００．０
ｍｅ８／ｅｍ１６ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＧＴ／ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＧＧ １５ １～１９ ６．７ １４ ９３．３
ｍｅ５／ｅｍ１７ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＡＧ／ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＣＡ １６ １～１９ ５．９ １５ ９３．８
ｍｅ８／ｅｍ１７ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＧＴ／ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＣＡ １２ １～１８ ３．５ １２ １００．０
ｍｅ１／ｅｍ４ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＴＡ／ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＴＧＡ ７ ３～１９ ３．７ ５ ７１．４
ｍｅ２／ｅｍ４ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＧＣ／ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＴＧＡ １３ １～１９ ４．１ １２ ９２．３
ｍｅ１／ｅｍ１３ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＴＡ／ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＧＧＴ １０ １～１３ ２．８ １０ １００．０
ｍｅ２／ｅｍ１３ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＧＣ／ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＧＧＴ １１ １～１８） ３．１ １１ １００．０
ｍｅ３／ｅｍ４ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＡＴ／ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＴＧＡ １３ １～１９ ６．１ １２ ９２．３
ｍｅ４／ｅｍ４ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＣＣ／ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＴＧＡ １３ １～１３ ３．７ １３ １００．０
ｍｅ５／ｅｍ４ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＡＧ／ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＴＧＡ １０ ２～１８ ３．６ １０ １００．０
ｍｅ５／ｅｍ１３ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＡＧ／ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＧＧＴ １１ １～１８ ３．０ １１ １００．０
ｍｅ９／ｅｍ１４ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＣＡ／ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＡＧ ７ １～１９ ３．５ ６ ８５．７
合计 １４７ １６～２３０ ５２．７ １４０
平均 １１．３ ０．９～１７．７ ４．０ １０．８ ９４．５

　　由图２可见，不同引物扩增出的 ＤＮＡ条带数不等，其序
列长度大多为２００～５０００ｂｐ，其中包含了丰富的 ＤＮＡ多态
信息。

２．３　供试菌株聚类分析结果
综合２６条（对）引物扩增出的３０１条 ＤＮＡ片段，其中多

态性条带２８５条，多态性达９４．７％。用 ＮＴＳＹＳｐｃ２．１０软件

对１９个亚侧耳供试菌株进行聚类分析，获得各菌株间的聚类
结果（图３）。

３　结论与讨论

笔者收集了不同地区的１９个亚侧耳菌株，并对其基因组
ＤＮＡ进行ＩＳＳＲ、ＳＲＡＰ扩增和遗传多样性分析。聚类分析结
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果显示，１９株亚侧耳菌株间的遗传相似系数范围为０．６７～
０．８５。在相似系数为 ０．７０时，可将 １９个供试菌株分为五
大类。

聚类分析结果显示，４号、５号、１２号和１５号菌株均来自
白河自然保护站的同一海拔、同一区域，在聚类分析结果中也

聚为一簇，说明品种存在一定的地域性；野生驯化种１８号、１９
号菌株与野生采集种１４号菌株亲缘关系较近，说明１８和１９
号菌株可能都是由同一个品种选育获得的，且原始菌株与１４
号菌株为相近或相同品种；２号、１７号菌株是来自相同地区的
相同菌株，二者亲缘关系很近，甚至可能同物异名，目前的聚

类分析手段暂不能区分，有待用更多的引物进一步进行筛选

或利用其他分子标记方法辨别；同样来自白河自然保护站的

１４个菌株中，１号、２号、６号、８号、９号、１２号和１７号菌株均
采集于椴树倒木上，３号、４号、５号、１１号、１２号、１４号和１５
号菌株均采集于蒙古栎倒木上。聚类分析结果显示，品种间

亲缘关系与其生长的环境并没有直接联系。

目前国内利用分子标记技术对双孢菇［１２］、金针菇［１３］、杏

鲍菇［１４］和黑木耳［１５］等进行遗传多样性分析的报道较多，但

却暂无对亚侧耳品种进行遗传多样性分析的报道。本研究对

全国范围内收集的１９个亚侧耳菌株进行了遗传多样性的系
统分析，对现有种质资源遗传多样性进行评价，为下一步选取

遗传差异较大的亚侧耳菌株进行杂交育种工作打下了基础。
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分蘖期氮水耦合对水稻产量和品质的影响

张丽微，仲维君，姜玉伟，赵婷婷，宋　泽，钱永德，姜冲冲
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　　摘要：通过研究分蘖期氮水耦合对水稻产量和品质的影响，为分蘖期合理施氮灌溉提供理论依据。采用完全随机
试验设计，研究分蘖期施氮量、土壤水分管理２个因素对粳稻垦粳５号产量和品质的影响。结果表明：在施氮量为纯
氮５１．７５ｋｇ／ｈｍ２、水层为５ｃｍ时的产量（１４２７８．１９ｋｇ／ｈｍ２）、糙米率和精米率最高，直链淀粉含量最低。在不施氮且
土壤水势为－３０ｋＰａ时，食味评分最高。在本试验条件下，分蘖期施氮量与土壤水分对粳稻垦粳５号的产量和品质存
在互作作用，分蘖期氮水耦合对垦粳５号的产量和品质有显著影响，施氮量为５１．７５ｋｇ／ｈｍ２、水层为５ｃｍ时产量及品
质为佳。分蘖期适量施氮灌溉可以提高水稻产量，改良水稻品质。
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　　水稻是耗水量最多的作物，目前其耗水量占全国总用水
量的５４％左右，占农业总用水量的６５％以上［１］。随着人们生

活水平的提高，对高产优质米的需求也越来越大。因此，有关

提高稻米产量及品质的研究非常必要。有研究表明，在一定

的水分胁迫范围内氮肥可起到“以肥调水”作用［２－３］。徐华

平研究了不同生育阶段水肥耦合的效应，结果表明，在一定的

生育阶段，在灌溉方式上采用非充分灌溉并配合合理的施肥

量，对水稻减产有很好的控制效果［４］。施肥是影响稻米食味

品质的最重要因素之一，其中氮素是水稻最重要的养分［５］。

有专家认为，在水稻栽培技术中，肥水运筹对品质有很大影

响［３］。近年来，人们就土壤水分含量对水稻品质的影响进行

了大量研究［６－８］，郭晓红等研究了水分含量对米质的影

响［９－１２］，而有关此方面的研究，由于难以对田间土壤水分有

一个定量分析，因此在水分对优质米形成上未有一个确定结

果，对形成优质米所需的土壤水分指标也未形成定论。有研

究表明，灌溉方式和氮肥水平对产量和稻米品质的影响具有

明显的互作效应［１］，为提高肥料、水分利用率提供了科学依

据，对节约资源和保护环境具有重要的意义［１３］。为此，本研

究设置了不同施氮量及不同水层厚度２个因素，对水稻品质
和产量的影响进行研究，旨在探讨氮水耦合对水稻品质的影

响，为水稻的优质栽培提供理论依据。

１　材料和方法

１．１　试验材料
供试材料为垦粳５号，主茎１２叶，生育期１３４ｄ左右，需

≥１０℃活动积温２４５０℃左右。供试土壤为白浆土，其中碱
解氮的含量为２７９．６５ｍｇ／ｋｇ，有效磷的含量为 ３６．４８ｍｇ／ｋｇ，
速效钾的含量为１２０．４３ｍｇ／ｋｇ，有机质的含量为４．３０％，ｐＨ
值为７．４０。
１．２　试验方法

试验于２０１５年在黑龙江八一农垦大学防雨棚内进行。
采用盆栽试验，盆钵深４０ｃｍ，直径３１．５ｃｍ，每盆装过筛混匀
的土８．５ｋｇ。试验在分蘖期设施氮量、土壤水分管理（水层深
度）２个因素，其中氮肥（Ｎ，纯氮）设５个水平：Ｎ１为０、Ｎ２为
１７．２５ｋｇ／ｈｍ２、Ｎ３为３４．５ｋｇ／ｈｍ

２、Ｎ４为５１．７５ｋｇ／ｈｍ
２、Ｎ５为

６９ｋｇ／ｈｍ２；土壤水分管理（Ｓ）设５个水平：Ｓ１为干旱（土壤水
势为－３０ｋＰａ）、Ｓ２为湿润（无水层，土壤水势为０）、Ｓ３为水
层深３ｃｍ、Ｓ４为水层深５ｃｍ、Ｓ５为水层深７ｃｍ，在干旱及湿
润处理的盆钵内安装真空表式土壤负压计（中国科学院南京
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