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　　摘要：利用橡胶树ＧＴ１与ＩＡＮ８７３杂交组合１８３株实生苗的Ｆ１代群体作为构图群体，利用ＳＳＲ、ＳＲＡＰ、ＡＦＬＰ等３种

分子标记对该群体进行遗传连锁分析，构建１张包括１８个连锁群、３７２个标记位点的橡胶树分子遗传连锁图（ＬＯＤ≥３），
其中包括１９个ＳＳＲ标记、７３个ＳＲＡＰ标记、２８０个ＡＦＬＰ标记，连锁图谱的总图距覆盖１７３５．９ｃＭ，所有标记间的平均
图距为５．２２ｃＭ。在此连锁图谱上的标记区间为［８，４６］，所有连锁群长度区间为［５５．３ｃＭ，１３４．７ｃＭ］。ＬＧ９连锁群

包含标记最少为８个；ＬＧ１连锁群包含标记最多为４６个；ＬＧ１的平均图距最小为２．８０ｃＭ；ＬＧ１７的平均图距最大为

７．９２ｃＭ。总图谱中存在图距大于２０ｃＭ的空隙为５个。
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　　橡胶树（Ｈｅｖａｂｒａｓｉｌｉｅｎｓｉｓ）属大戟科橡胶树属植物［１］，原

产于南美洲亚马逊河流域。具有高弹性及耐高温等特性的天

然橡胶是合成橡胶不可替代的材料，也是重要的战略物资、工

业原料。虽然分子标记技术在橡胶树研究方面已取得了一定

进展，但关于橡胶树分子生物学研究还很欠缺。Ｌｅｓｐｉｎａｓｓｅ等
以橡胶树杂交组合（ＰＢ２６０×ＲＯ３８１０６）Ｆ１代群体为材料，构
建了第１张总图距为２１４４ｃＭ及标记间平均图距为３ｃＭ的
橡胶树遗传图谱，包含１８个连锁群，由３０１个 ＲＦＬＰ标记、
３８８个ＡＦＬＰ标记、１８个ＳＳＲ标记、１０个同工酶标记组成［２］。

和丽岗利用杂交组合（ＩＡＮ８７３×ＧＴ１）的１９５个 Ｆ１代群体构
建了总图距为１４５５．５７ｃＭ及标记间平均距离为 ５５８ｃＭ的
ＡＦＬＰ连锁遗传图，包含１８个连锁群，由２６１个 ＡＦＬＰ标记组
成［３］。冯素萍等以杂交组合（ＩＡＮ８７３×热研８８－１３）的９４个
Ｆ１代群体构建了总图距为１９３７．０６ｃＭ及标记间平均距离
２１．２９ｃＭ的连锁群，包含１８个连锁群，由９１个 ＳＳＲ标记组
成［４］。王惠君利用杂交组合（ＩＡＮ８７３×ＧＴ１）的 Ｆ１代群体构
建了总图距为７７４ｃＭ及标记间平均距离为１１．３８ｃＭ的连锁
遗传图，该图包括１８个连锁群，由７个ＳＳＲ标记、６１个ＳＲＡＰ
标记组成［５］。Ｔｒｉｗｉｔａｙａｋｏｒｎ等用 ＥＳＴ－ＳＳＲ分子标记构建了
总图距为８４２．９ｃＭ且包含２３个连锁群的橡胶树连锁遗传
图［６］。以上遗传图谱为进一步分析橡胶树重要性状的 ＱＴＬ
定位及分子标记辅助选择育种奠定了基础。本试验应用

ＳＳＲ、ＳＲＡＰ、ＡＦＬＰ等 ３种分子标记技术对橡胶树杂交组合
（ＩＡＮ８７３×ＧＴ１）的１９５株实生苗的 Ｆ１代群体构建高密度的
橡胶遗传连锁图谱，旨在为开发利用橡胶树资源提供依据。

１　材料与方法

１．１　作图群体的构建
ＧＴ１：天然橡胶生产国主要栽培品种的魏克汉种质，具有

抗寒、中产、抗旱特点。ＩＡＮ８７３：抗南美叶疫病无性系品种的
非魏克汉种质，抗寒但不抗风，生长量、产量比 ＧＴ１高。以云
南省热带作物研究所提供的利用非近交亲本橡胶树杂交组合

（ＩＡＮ８７３×ＧＴ１）得到的１８３个Ｆ１代群体作为构图群体。
１．２　基因组ＤＮＡ的提取

以橡胶树嫩叶片作为材料，选用改良 ＣＴＡＢ法［７］提取橡

胶树基因组 ＤＮＡ。改良提取缓冲液的组成为：Ｔｒｉｓ／ＨＣｌ（ｐＨ
值８．０）１００ｍｍｏｌ／Ｌ，ＥＤＴＡ（ｐＨ值 ８．０）６０ｍｍｏｌ／Ｌ，ＮａＣｌ
１．４ｍｏｌ／Ｌ，ＣＴＡＢ２％。用琼脂糖凝胶１．５％电泳分析检测提
取的ＤＮＡ；用紫外分光光度计法检测其浓度、纯度。
１．３　ＳＳＲ分析

参照网站公布的信息进行ＳＳＲ引物的合成。ＳＳＲ扩增反
应参照冯素萍等的方法［４］，采用 ２５μＬ体系并且在 ＡＢＩ－
ＰＣＲ仪上进行ＰＣＲ扩增反应，扩增反应程序为：９４℃预变性
５ｍｉｎ；９４℃ 变性１ｍｉｎ，６０℃复性３０ｓ，７２℃延伸１ｍｉｎ，３４
个循环；７２℃延伸１０ｍｉｎ，４℃保存。
１．４　ＳＲＡＰ分析

设计ＳＲＡＰ引物序列［８］，所用引物由上海生物工程技术

有限公司提供，其中Ｆ－ｐｒｉｍｅｒ合成３２条，Ｒ－ｐｒｉｍｅｒ合成２１
条。依据薛丹丹等报道［９］，设定的原初２０μＬ反应体系优化
后为ＤＮＡ模板５０ｎｇ、１０×ＰＣＲｂｕｆｆｅｒ（Ｍｇ２＋）２．０μＬ、ｄＮＴＰｓ
（２０ｍｍｏｌ／Ｌ）０．４μＬ、Ｆ－ｐｒｉｍｅｒ（５０ｎｇ／μＬ）０．６μＬ、
Ｒ－ｐｒｉｍｅｒ（５０ｎｇ／μＬ）０．６μＬ、Ｔａｑ（５Ｕ／μＬ）０．４μＬ、ｄｄＨ２Ｏ
１５．０μＬ。参照 Ｌｉ等的 ＰＣＲ扩增反应程序：９４℃ ５ｍｉｎ；
９４℃４５ｓ，３５℃４５ｓ，７２℃１ｍｉｎ，５个循环；随后将退火温度
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升至５１℃，３４个循环；７２℃延伸９ｍｉｎ，４℃下保存。使用琼
脂糖凝胶１．０％电泳对此ＰＣＲ扩增反应产物进行检测。
１．５　ＡＦＬＰ分析

参照王惠君等的方法［１０］，限制性内切酶采用经典的

ＥｃｏＲⅠ、ＭｓｅⅠ组合。酶切程序和 ＤＮＡ片段与接头的连接同
时进行。每个 ＤＮＡ样品酶切连接反应，反应体系 ２０μＬ：
ＤＮＡ５００ｎｇ，Ｔ４连接酶缓冲液 ２μＬ，ＡＴＰ１．２５μＬ，ＭｓｅⅠ、
ＥｃｏＲⅠ接头分别 １μＬ，ＥｃｏＲⅠ和 ＭｓｅⅠ０．３μＬ，Ｔ４连接酶
０．６μＬ；设定的反应程序为３７℃３８０ｍｉｎ、１６℃３８０ｍｉｎ。酶
切链接的产物稀释后才可以使用，选择浓度稀释到原液的

１／３进行预扩增反应。预扩增体系２０μＬ：取酶切连接稀释后
ＤＮＡ产物５μＬ，缓冲液２μＬ，ＭＳｅⅠ引物 （Ｍ００）和 ＥｃｏＲⅠ
引物（Ｅ００）各０．６μＬ（其中 ＰｒｉｍｅｒＥ００：５′－ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣ
ＣＡＡＴＴＣＡ－３′、ＰｒｉｍｅｒＭ００：５′－ＧＡＴＧＡＧＴＣＣＴＧＡＧＴＡＡＣ－
３′）ｄＮＴＰｓ０．４μＬ，Ｔａｑ酶０．１２μＬ。参数设置为：９４℃３ｍｉｎ；
９４℃３０ｓ，５６℃ ４０ｓ，７２℃ ８０ｓ，３１个循环；最后 ７２℃
５ｍｉｎ。预扩增引物后再增加２个碱基作为选择性扩增引物，
进入选择性扩增阶段，用８对 ＥｃｏＲⅠ、ＭｓｅⅠ引物进行组合，
即６４个引物组合。参数设置为：９４℃ ３ｍｉｎ；９４℃ ３０ｓ，
６５℃４０ｓ（－１℃／循环），７２℃８０ｓ，１２个循环（梯度ＰＣＲ）；
９４℃３０ｓ，５６℃ ３０ｓ，７２℃ ７５ｓ，２２个循环；最后 ７２℃
５ｍｉｎ。扩增反应均在ＢＩＯＭＩＴＲＡ－Ｔ１热循环仪上进行。
１．６　数据转换及作图软件应用

记录的分离谱带是由作图的Ｆ１群体亲本谱带所决定的，
ＳＲＡＰ标记、大多数的ＡＦＬＰ标记属于显性标记，母本、父本有
的谱带记录为１，无谱带记录为０；ＳＳＲ标记和少数的ＡＦＬＰ标
记属于共显性标记，记录谱带时只要与父本谱带一致的记录

为Ａ，与母本谱带一致的记录为 Ｂ，如果是杂合的记录为 Ｈ；
此外不管显性标记还是共显性标记，只要谱带缺失或者模糊

的均记为“－”；估计多态性谱带的分子量大小是依据与标准
分子量 ＤＬ２０００标准带型的相对位置。对于一些引物，假如
１对引物同时可以检测到几个位点，依据扩增出分子量大小
排序，按从大到小的原则标记。在其所用引物后加“－１、－
２、－３”和“－ａ、－ｂ、－ｃ”符号进行区别标记。作图之前，按
照ＪｏｉｎＭａｐ３．０要求的数据格式将Ａ、Ｂ、Ｈ或者０、１转换成原
始矩阵所要求的数据格式 ａ、ｃ；不同水平偏分离的标记在其
后面用“”表示；输入所需数据后，用 ＬＯＤｇｒｏｕｐｉｎｇｓ进行计
算并获得连锁群，输出遗传连锁图谱［１１－１２］。

２　结果与分析

２．１　筛选引物及多态性标记
利用ＳＳＲ、ＳＲＡＰ、ＡＦＬＰ等３种分子标记技术对橡胶树进

行遗传图谱构建。选择来自 ＮＣＢＩ的３０对 ＳＳＲ引物分别进
行多态性筛选，对２个亲本进行筛选，其中有１３对引物多态
性丰富且谱带稳定。从１３对引物中扩增出３７条带，其中３５
条为多态性带，多态性比率高达９４．５９％。在显著水平（５％）
上共发现１８个标记表现为偏分离，比率达５１．４３％。对９６对
引物组合双亲进行ＳＲＡＰ筛选分析，从中筛选出２０个扩增比
较好且存在明显多态性引物的组合，共获得１６６条带，经过分
析，其中有 １１３条为多态性谱带，多态性比率为 ６８．０７％，
ＳＲＡＰ多态性、重复性较好。在显著水平（５％）上发现共有５１
个标记表现为偏分离，频率达４５．１３％。用６４对 ＡＦＬＰ组合
引物双亲本进行筛选分析，从中筛选出具有明显多态性的标

记１３对。总共获得６７５个多态性位点，对这些遗传位点的标
记分离比进行统计分析，剔除不用于作图的异常分离标１６５
个，在显著水平（５％）上发现１９８个标记表现为偏分离。其
中符合作图要求的以３∶１分离模式比例的标记共有１６２个，
符合１∶１分离模式比例的标记共有１５０个（表１）。

表 １　构建遗传图谱的分子标记

分子标记
总带数

（条）

多态性带数

（条）

多态性带比

率（％）
偏分离标

记数（个）

偏分离标记

频率（％）
连锁标记数

（个）

连锁标记数

比率（％）
未连锁标

记数（个）

未连锁标记

比率（％）

ＳＳＲ ３７ ３５ ９４．５９ １８ ５１．４３ １９ ５４．２８ １６ ４５．７１
ＳＲＡＰ １６６ １１３ ６８．０７ ５１ ４５．１３ ７３ ６４．６０ ４０ ３５．４０
ＡＦＬＰ １６０６ ６７５ ４２．０３ １９８ ２９．３３ ２８０ ４１．４８ ２３０ ３４．０７
总计 １８０９ ８２３ ４５．４９ ２６７ ３２．４４ ３７２ ４５．２０ ２８６ ３４．７５

２．２　分子标记分离分析及遗传图谱的构建
利用 ＪｏｉｎＭａｐ３．０对８２３个多态性标记进行遗传连锁分

析作图，在ＬＯＤ≥３条件下获得包含３７２个标记（其中ＳＳＲ标
记１９个，ＳＲＡＰ标记７３个，ＡＦＬＰ标记２８０个）、１８个连锁群
的橡胶树遗传图谱（图１），连锁群数目与橡胶树１８对染色体
数目相一致。其中ＳＳＲ、ＳＲＡＰ及ＡＦＬＰ标记的比例分别为５．
１％、１９．３％、７５．３％。获得最终的遗传连锁图谱覆盖总长度
为１７３５．９ｃＭ，标记间的平均图距为 ５．２２ｃＭ。连锁群上的
标记数区间范围为［４，４６］，连锁群的长度区间范围为［５５．３
ｃＭ，１３４．７ｃＭ］，群内平均图距区间［１２７ｃＭ，１７．０２ｃＭ］（表
２）。用于连锁分析的８２３个标记当中，首先剔除掉异常分离
标１６５个 ＡＦＬＰ标记，其中 ２８６个标记未构建入连锁群，占
３４．７５％，２８６个标记中包括２３０个ＡＦＬＰ标记、４０个ＳＲＡＰ标
记、１６个ＳＳＲ标记。构建的１８个连锁群中，ＬＧ９包含标记数
最少，为８个；ＬＧ１包含的标记数最多，达４６个。整个遗传连

锁图谱最小图距为０．５ｃＭ，在 ＬＧ１上，最大图距为２５．２ｃＭ，
在ＬＧ１１上；平均图距最小为 ２８０ｃＭ，分布在 ＬＧ１上；平均图
距最大为７．９２ｃＭ，分布在 ＬＧ１７上；遗传图谱包含 ５个空隙
（≥２０ｃＭ），ＬＧ１１上２个，ＬＧ１５、ＬＧ１７、ＬＧ１８各１个。
２．３　偏分离分析

构建的橡胶树遗传连锁图上包含３７２个标记位点，其中
５％水平上包含４７个标记位点不能满足孟德尔分离比，其偏分
离水平表现显著的标记占总标记的１２．６３％；在１％水平上包
含１１９个标记位点不能满足孟德尔分离比，其偏分离水平表现
极显著的标记占总标记的 ３２．００％。连锁群上偏分离标记占
总标记的４４．６２％。从偏分离位点的分布来看，每个连锁群上
均有分布。其中 ＬＧ１上偏分离标记个数最多为２３个，占ＬＧ１
总标记数的５０．００％；ＬＧ１１、ＬＧ１６上的偏分离标记个数最少，都
为１个，分别占ＬＧ１１、ＬＧ１６的８．３３％、１１．１１％，同时ＬＧ１６上的偏
分离标记在所有连锁群中所占比例也是最少的；ＬＧ９上的偏分
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离标记在所有连锁群中所占比例最多，为７５００％；其中 ＬＧ７、
ＬＧ１０上的偏分离标记分布与其他连锁群相比较聚集。其他大
部分偏分离位点在连锁群上分布比较均匀。

３　结论与讨论

３．１　ＳＳＲ、ＳＲＡＰ及ＡＦＬＰ作图分析
本研究主要利用ＳＳＲ、ＳＲＡＰ及ＡＦＬＰ等３种分子标记进

行遗传连锁图谱的构建，结果显示，ＡＦＬＰ标记在遗传图谱作
图中所占比例最多，虽然此种标记的信息量非常丰富，但是试

验程序要求精度高并相对繁琐，同时聚集现象频繁导致在所

绘制连锁群上出现较多大的空隙。ＳＳＲ标记虽然揭示的多态
性较丰富、可信度、重复率较高，但开发引物费用较高，因此开

发的ＳＳＲ标记不多。ＳＲＡＰ分子标记试验操作容易、结果稳
定、扩增条带清晰，较容易进行数据分析，并且过程简单，重复
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表２　标记在遗传连锁图谱上的分布

连锁群
长度

（ｃＭ）
标记数

（个）

平均

图距

（ｃＭ）

最小

空隙

（ｃＭ）

最大

空隙

（ｃＭ）

偏分离

标记数

（χ２０．５，１）
ＬＯＤ值

ＬＧ１ １２８．６ ４６ ２．８０ ０．５ １６．４ ２３ ８
ＬＧ２ ８３．４ １４ ５．９６ １．８ １２．５ ６ ７
ＬＧ３ ８３．４ ２８ ２．９８ ０．６ ９．７ １３ ６
ＬＧ４ １２９．１ ２２ ５．８７ １．５ １７．９ １１ ６
ＬＧ５ １１２．１ ２６ ４．３１ １．４ １７．９ １２ ６
ＬＧ６ ７３．３ １２ ６．１１ １．１ １６．４ ５ ５
ＬＧ７ １０４．９ ２１ ５．００ ０．９ １５．８ ９ ５
ＬＧ８ ５６．２ １７ ３．３１ ０．９ １１．８ ４ ７
ＬＧ９ ５５．３ ８ ６．９１ １．３ １７．７ ６ ６
ＬＧ１０ １１４．２ ３１ ３．６８ １．２ １６ １９ ６
ＬＧ１１ ８３．２ １２ ６．９３ １．３ ２５．２ １ ３
ＬＧ１２ ８０．８ １３ ６．２２ ２．２ １７．１ ２ ４
ＬＧ１３ １１２．９ ２９ ３．８９ ０．８ １１．６ １２ ５
ＬＧ１４ １３４．２ ３１ ４．３３ １．５ １９．６ １３ ４
ＬＧ１５ ８７．０ ２２ ３．９５ １．１ ２２．１ １２ ４
ＬＧ１６ ５６．８ ９ ６．３１ ２．７ １２．５ １ ４
ＬＧ１７ １３４．７ １７ ７．９２ ０．９ ２４．９ ７ ４
ＬＧ１８ １０５．８ １４ ７．５６ １．１ ２１．３ １０ ４
平均 ９６．４ ２０．７ ５．２２ ９．２
总计 １７３５．９ ３７２ １６６

性好。开发的ＳＲＡＰ引物中包含ＣＣＧＧ、ＡＡＴＴ的核心序列，保
证扩增反应是针对基因组的开放阅读框区域。此种特殊性增

强了扩增反应结果与表型的相关性，同时可以更多地揭示所选

材料表型差异性。因此，适用于较高密度遗传图谱的构建。

３．２　作图群体及图谱构建分析
橡胶树为大戟科橡胶树属植物，属于高度杂合的高大乔

木，异花授粉，世代周期较长，基因组庞大，遗传背景相关材料

较少，因而很难得到像其他农作物一样的重组近交系作为遗

传作图，这给橡胶树遗传图谱构建带来一定困难。大部分林

木具有无性繁殖特性，这个特点对保存作图群体较为有利，作

图群体建立后就可以永久性保存，同时还可以反复测定性状。

以大多数林木的重要经济性状作为数量性状，凭借这一特性

进行ＱＴＬ（数量性状位点）定位分析较为容易，从而可以建立
或选择１个较为理想的分离群体作为构建遗传图谱的首要条
件。目前林木遗传作图群体较为常用的方法主要有半同胞作

图群体、全同胞交配群体、单倍体作图群体（针叶树）、Ｆ１作图
群体、Ｆ２群体、回交１代（ＢＣ１）群体、回２代群体（ＢＣ２）。依
据双假测交理论［１２－１４］，即一方亲本的大部分杂合位点在另一

方亲本呈显纯隐性或为杂合位点时，这些位点在Ｆ１代群体中
发生分离。亲本材料遗传差异越大，多态性也就越高，越有利

于丰富图谱信息量。因此，本研究以橡胶树质量性状相差较

大的ＩＡＮ８７３×ＧＴ１的Ｆ１代１８３株实生苗群体作为构建橡胶
树遗传图谱材料。

在分子生物学领域，大多数学者认为，作为１个染色体连
锁框架图最低要求为所用标记间的平均距离不能大于

２０ｃＭ。用于进行主效基因定位作为试验目的构建的连锁框
架图谱的平均距离范围一般区间为［１０ｃＭ，２０ｃＭ］，遇到特
殊情况时平均距离要求更小。如以基因克隆作为试验目的的

最低要求为所克隆基因的目标区域标记间的平均图距区间为

［０ｃＭ，１ｃＭ］。如用于ＱＴＬ定位分析作为试验目的的最低要
求为平均距离范围区间为［０ｃＭ，１０ｃＭ］。本试验所构建的
橡胶树遗传连锁框架图谱除了有５个大于２０ｃＭ的空隙外，
该图的图距和平均图距区间范围分别为［０．５ｃＭ，１９．６ｃＭ］
和［２．８０ｃＭ，７．９２ｃＭ］，符合农艺性状 ＱＴＬ分析和主效基因
定位的最低要求。因此，本试验可作为橡胶树农艺性状 ＱＴＬ
分析的基础。

３．３　偏分离分析
生物学界普遍认为，分离现象也是生物进化的推动因素

之一［１３］，导致偏分离的原因很多。目前主要原因有：遗传搭

车效应［１４－１５］，即在母本体内存在使雄配子体失活的相关基

因，此类基因位点转录出来的酶或ＲＮＡ等影响配子体的存活
力、竞争力，从而调控配子体选择。染色体丢失，即当物种杂

交时染色体片段可能发生丢失，在同一连锁群上所用的标记

发生偏离［１６］。花粉选择的结果，即在合子形成前柱头与花粉

之间的相互作用抑制了部分基因漂流，当合子形成后会引起

败育，很有可能是由于结构上存在差异或同源染色体遗传，或

者是自交引起的不亲和性导致的主要隔离机制［１７－２１］。数据

统计时因各种原因如试验环境、操作程序、试剂、仪器等也会

引起误差，导致谱带清晰度差异，不同个体间谱带缺失、谱带

辨认模糊以及操作人员的误判等也可能会导致偏分离。本试

验中，１％水平上偏分离的标记率为 ３２．００％，５％水平上比率
为１２．６３％，未表现出有较为明显偏向亲本某一方趋势的。
偏分离标记个数分布最多的在 ＬＧ１上为２３个，偏分离标记
所占比例大于０．６在ＬＧ９、ＬＧ１０、ＬＧ１８上，说明在以上连锁群当
中分布影响偏分离的遗传因子区域可能较为广泛存在。
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业科技，２００７（３）：１１－１６．
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蒋向辉，刘良科，佘朝文．葛属１１份种质基于核ｒＤＮＡＩＴＳ序列的亲缘关系分析［Ｊ］．江苏农业科学，２０１５，４３（７）：４６－４９．
ｄｏｉ：１０．１５８８９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００２－１３０２．２０１５．０７．０１３

葛属１１份种质基于核 ｒＤＮＡＩＴＳ序列的亲缘关系分析
蒋向辉１，刘良科２，佘朝文２

（１．凯里学院化学与材料工程学院，贵州凯里５５６０１１；２．怀化学院生命科学系，湖南怀化 ４１８００８）

　　摘要：在对葛属１１份种质核ｒＤＮＡＩＴＳ序列克隆测序的基础上，用 ＭＥＧＡ６．０软件对１１份种质及其近缘种进行
聚类分析。结果表明，葛属１１份种质的ＩＴＳ序列在长度和 Ｇ＋Ｃ含量上相差较大，长度变化在６６９～７６５ｂｐ之间，最
大相差９６ｂｐ，Ｇ＋Ｃ含量在５２．９８％ ～５９．８９％，最大相差６．９１％；藤县粉葛（ＴｅｎｇｘｉａｎＰｕｅｒａｒｉａｔｈｏｍｓｏｎｉｉ）、常德粉葛
（ＣｈａｎｇｄｅＰｕｅｒａｒｉａｔｈｏｍｓｏｎｉｉ）、武隆苦葛（ＷｕｌｏｎｇＰｕｅｒａｒｉａｐｅｄｕｎｃｕｌａｒｉｓ）这３个种的ＩＴＳ序列特点相近，Ｇ＋Ｃ含量都在
５３．７４％左右，长度小于７００ｂｐ，在发育树上聚为１类，种质亲缘关系很近；合川粉葛（ＨｅｃｈｕａｎＰｕｅｒａｒｉａｔｈｏｍｓｏｎｉｉ）和蒙
自粉葛（ＭｅｎｇｚｉＰｕｅｒａｒｉａｔｈｏｍｓｏｎｉｉ）ＩＴＳ序列相似性较高，Ｇ＋Ｃ含量与序列长度都相差不大，在发育树上聚为１类；通
道山葛（ＴｏｎｇｄａｏＰｕｅｒａｒｉａｍｏｎｔａｎａ）聚为１类，与其他物种存在较远的距离；德兴宋氏超级粉葛（ＤｅｘｉｎｇＳｏｏｎｇＳｕｐｅｒ
Ｐｕｅｒａｒｉａｔｈｏｍｓｏｎｉｉ）与常宁野葛（ＣｈａｎｇｎｉｎｇＰｕｅｒａｒｉａｌｏｂａｔａ）ＩＴＳ序列和Ｇ＋Ｃ含量一样，在发育树上聚为１类，但与会同
山葛（ＨｕｉｔｏｎｇＳｈａｎｇｅ）、大卫粉葛（ＤａｗｅｉＰｕｅｒａｒｉａｔｈｏｍｓｏｎｉｉ）处于不同的分支上，亲缘关系相对较远。
　　关键词：葛属；ＩＴＳ序列；亲缘关系；聚类分析
　　中图分类号：Ｓ５６７．９０２．４　　文献标志码：Ａ　　文章编号：１００２－１３０２（２０１５）０７－００４６－０４
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　　葛（Ｐｕｅｒａｒｉａｌｏｂａｔａ）别称葛藤、葛麻叶，系豆科碟形花亚
科（Ｐｈａｓｅｏｌｅａｓｅ）葛属植物，最先产于中国和日本的琉球地
区［１］，中国最早关于葛的记载是在《诗经》和《神农本草经》

上。世界上葛有２０个种，我国有１２个种，其中常被作为药用
的有８个种，我国除新疆维吾尔自治区、西藏壮族自治区和青
海回族自治区３个省份外，其他省份都有葛分布的相关报道，

产量高和资源比较丰富的种类有野葛与粉葛［２］。葛茎是我

国南方一些省（区）的一种常食蔬菜，葛根含异黄酮成分葛根

素、葛根素木糖苷、大豆黄酮、大豆黄酮苷及 β－谷甾醇、花生
酸，又含多量淀粉，有解表退热、生津止渴、止泻的功能，能改

善高血压、糖尿病病人的项强、头晕、头痛等症状［３］。葛根毒

性低、药源广、价格低，因此，加强对葛根的新药和保健品开发

具有良好的前景。

　　根据２０１０版《药典》规定，野葛和粉葛都可以作为葛的
正品使用，但它们是同科不同属的２种植物，有效成分含量差
异较大，在开发利用中对其来源的均一性难以保证，因此，采

用合适的标记对葛种质资源进行亲缘关系分析具有重要的意

义。葛属不同种之间形态差异较小，根据形态学来判定葛属
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