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　　摘要：姬蛙是一大类常见的农田物种，通常个体较小，蝌蚪间差异不明显，难以准确鉴定。本研究对采自贵州省黔
东南州麻江县姬蛙类蝌蚪标本进行ＤＮＡ提取，使用ＰＣＲ技术扩增线粒体１６ＳｒＲＮＡ基因片段，参照 ＧｅｎＢａｎｋ中同源
序列的系统发育关系对其进行初步分子鉴定。结果表明，标本１６ＳｒＲＮＡ基因片段与２７条小弧斑姬蛙（Ｍｉｃｒｏｈｙｌａ
ｈｅｙｍｏｎｓｉ）同源序列聚为一个单系，该单系内部序列间遗传距离小于本研究所用参考序列的种间遗传距离，因此，初步
鉴定标本为小弧斑姬蛙蝌蚪。同时，本研究中小弧斑姬蛙支系的序列间遗传距离略高于所有参考序列的种内遗传距

离，并且在单倍型网络中被分割为６个独立网络，暗示分布广泛的小弧斑姬蛙种内存在较大的支系分化。另外，本研
究对参考序列中的可疑序列进行了初步探讨。
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　　小弧斑姬蛙（Ｍｉｃｒｏｈｙｌａｈｅｙｍｏｎｓｉ），隶属姬蛙科
（Ｍｉｃｒｏｈｙｌｉｄａｅ）、姬蛙属（Ｍｉｃｒｏｈｙｌａ）［１］，是常见的农
田蛙类。因其具有多样的环境适应能力，而广泛分

布于中国、印度、缅甸、泰国、老挝、越南、柬埔寨、马

来半岛、印度尼西亚等地区［１－２］。国内主要分布于

四川、重庆、云南、贵州、河南、安徽、江苏、浙江、江

西、湖南、福建、台湾、广东、海南、广西等地区［１］。

小弧斑姬蛙在贵州省内多地均有分布，如绥阳、仁

怀、赤水、大方、金沙、江口、印江、松桃、贵阳、贵定、

荔渡、罗甸、雷山、兴义、安龙、德江、剑河等地区［３］。

然而，目前并没有明确的文献记载该物种在麻江县

是否有分布。２０１６年６月，笔者于贵州省黔东南州
麻江县坝芒乡采集到疑似小弧斑姬蛙蝌蚪标本 ３
号，但因蝌蚪较小，形态特征不明显，且与贵州分布

的其他姬蛙蝌蚪极为相似，因此有必要对该标本使

用分子鉴定手段作进一步的物种鉴定。本研究拟

对所采集的姬蛙蝌蚪标本进行ＤＮＡ提取，扩增其线
粒体１６ＳｒＲＮＡ基因（以下简称１６Ｓ基因），并进行
系统发育分析从而对其物种归属进行初步鉴定。

１　材料与方法

１．１　标本信息
小弧斑姬蛙标本为２０１６年６月２５日采自贵州

省黔东南州麻江县坝芒乡的３个蝌蚪幼体，保存于
六盘水师范学院生物科学与技术学院动物标本馆。

参考序列［４－１１］见表１。
１．２　总 ＤＮＡ提取及线粒体 １６ＳｒＲＮＡ基因片段
扩增

取蝌蚪尾部肌肉，使用动物组织ＤＮＡ提取试剂
盒（Ｆｏｒｅｇｅｎｅ，ＤＥ－０５０１１：２５０Ｐｒｅｐｓ）提取总 ＤＮＡ。
扩增引物为１对脊椎动物线粒体１６Ｓ基因片段扩增
通用引物（Ｐ７／Ｐ８）［１２－１３］。ＰＣＲ反应条件与华西雨
蛙、寒露林蛙同源基因扩增条件相同［１３－１４］，ＰＣＲ产
物经１％琼脂糖凝胶电泳检测后送至成都擎科梓熙
生物技术有限公司测序。

１．３　参考基因序列下载及系统发育分析
将所测得的小弧斑姬蛙线粒体１６Ｓ基因序列经

过上传 ＧｅｎＢａｎｋ进行搜索比对（ＭｅｇａＢｌａｓｔ）获得
１００条参考序列，与本研究所得基因序列一起构成
数据集 Ａ。用 Ｍｕｓｃｌｅ软件［１５］对序列进行比对，在

ＭｔｇａＸ［１６］中辅以人工校对并将首尾不整齐片段删
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表１　本研究所用小弧斑姬蛙标本及参考序列信息

物种名 ＧｅｎＢａｎｋ索取号 标本号 采集地 数据来源

Ｍｉｃｒｏｈｙｌａｈｅｙｍｏｎｓｉ ＭＨ５４４１４５ ＬＰＳＭＪ２０１６０６２５０６ 贵州省黔东南州麻江县坝芒乡 本研究

Ｍｉｃｒｏｈｙｌａｈｅｙｍｏｎｓｉ ＭＨ５４４１４６ ＬＰＳＭＪ２０１６０６２５０７ 贵州省黔东南州麻江县坝芒乡 本研究

Ｍｉｃｒｏｈｙｌａｈｅｙｍｏｎｓｉ ＭＨ５４４１４７ ＬＰＳＭＪ２０１６０６２５０８ 贵州省黔东南州麻江县坝芒乡 本研究

Ｍｉｃｒｏｈｙｌａｈｅｙｍｏｎｓｉ ＡＢ２０１１９０ ＫＵＨＥＫ１８４５ 泰国 ［４］

Ｍｉｃｒｏｈｙｌａｈｅｙｍｏｎｓｉ ＡＢ５３０６３６ 未知 马来西亚 ＧｅｎＢａｎｋ

Ｍｉｃｒｏｈｙｌａｈｅｙｍｏｎｓｉ ＡＢ５３０６３７ 未知 马来西亚 ＧｅｎＢａｎｋ

Ｍｉｃｒｏｈｙｌａｈｅｙｍｏｎｓｉ ＡＢ５９８３３６ ＫＵＨＥ：２３８５６ 泰国 ［５］

Ｍｉｃｒｏｈｙｌａｈｅｙｍｏｎｓｉ ＡＦ２１５３７２ 未知 未知 ［６］

Ｍｉｃｒｏｈｙｌａｈｅｙｍｏｎｓｉ ＡＦ２８５２００ 未知 越南 ＧｅｎＢａｎｋ

Ｍｉｃｒｏｈｙｌａｈｅｙｍｏｎｓｉ ＡＦ２８５２０１ 未知 越南 ＧｅｎＢａｎｋ

Ｍｉｃｒｏｈｙｌａｈｅｙｍｏｎｓｉ ＡＹ４５８５９６ 未知 未知 ［７］

Ｍｉｃｒｏｈｙｌａｈｅｙｍｏｎｓｉ ＤＱ２８３３８２ ＡＭＮＨ＿Ａ１６３８５０ 越南 ［８］

Ｍｉｃｒｏｈｙｌａｈｅｙｍｏｎｓｉ ＨＭ３５９０８７ ＫＵ：ｆｉｅｌｄ＿ｔａｇ＿ＤＳＭ＿１１３６ 泰国 ［２］

Ｍｉｃｒｏｈｙｌａｈｅｙｍｏｎｓｉ ＨＭ３５９０８８ ＫＵ：ｆｉｅｌｄ＿ｔａｇ＿ＤＳＭ＿１１５２ 泰国 ［２］

Ｍｉｃｒｏｈｙｌａｈｅｙｍｏｎｓｉ ＨＭ３５９０８９ ＫＵ：ｆｉｅｌｄ＿ｔａｇ＿ＤＳＭ＿１１５３ 泰国 ［２］

Ｍｉｃｒｏｈｙｌａｈｅｙｍｏｎｓｉ ＨＭ３５９０９０ ＫＵ：ｆｉｅｌｄ＿ｔａｇ＿ＤＳＭ＿１２０５ 泰国 ［２］

Ｍｉｃｒｏｈｙｌａｈｅｙｍｏｎｓｉ ＨＭ３５９０９１ ＲＭＭＩＨＥＪＳ２ 新加坡 ［２］

Ｍｉｃｒｏｈｙｌａｈｅｙｍｏｎｓｉ ＨＭ３５９０９２ ＲＭＭＩＨＥＪＳ３ 新加坡 ［２］

Ｍｉｃｒｏｈｙｌａｈｅｙｍｏｎｓｉ ＨＭ３５９０９３ ＲＭＭＩＨＥＪＳ４ 新加坡 ［２］

Ｍｉｃｒｏｈｙｌａｈｅｙｍｏｎｓｉ ＨＭ３５９０９４ ＲＭＭＩＨＥＪＳ５ 新加坡 ［２］

Ｍｉｃｒｏｈｙｌａｈｅｙｍｏｎｓｉ ＨＭ３５９０９５ ＲＭＭＩＨＥＪＳ６ 新加坡 ［２］

Ｍｉｃｒｏｈｙｌａｈｅｙｍｏｎｓｉ ＨＭ３５９０９６ ＲＭＭＩＨＥＪＳ８ 新加坡 ［２］

Ｍｉｃｒｏｈｙｌａｈｅｙｍｏｎｓｉ ＫＣ１７９９９３ ＣＡＳ：ＨＥＲＰ：２１０７４８ 缅甸 ［９］

Ｍｉｃｒｏｈｙｌａｈｅｙｍｏｎｓｉ ＫＵ８４０５７０ ０６１００２ 四川省泸州市合江县自怀镇 ［１０］

Ｍｉｃｒｏｈｙｌａｈｅｙｍｏｎｓｉ ＭＧ９３５９０６ ＵＳＮＭ：５８７１３８ 缅甸 ［１１］

Ｍｉｃｒｏｈｙｌａｈｅｙｍｏｎｓｉ ＭＧ９３５９０７ ＵＳＮＭ：５８７１３０ 缅甸 ［１１］

Ｍｉｃｒｏｈｙｌａｈｅｙｍｏｎｓｉ ＭＧ９３５９０８ ＵＳＮＭ：５８６９５６ 缅甸 ［１１］

Ｍｉｃｒｏｈｙｌａｈｅｙｍｏｎｓｉ ＭＧ９３５９０９ ＵＳＮＭ：５８６９５５ 缅甸 ［１１］

Ｍｉｃｒｏｈｙｌａｈｅｙｍｏｎｓｉ ＭＧ９３５９１１ ＵＳＮＭ：５８６９５７ 缅甸 ［１１］

Ｍｉｃｒｏｈｙｌａｈｅｙｍｏｎｓｉ ＭＧ９３５９１２ ＵＳＮＭＦＳ３５５０９ 缅甸 ［１１］

除。进行系统发育分析时不预先设定外群，构建无

根系统发育树。使用 ｊＭｏｄｅｌＴｅｓｔ［１７］中赤池信息量
准则（ａｋａｉｋｅｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｃｒｉｔｅｒｉｏｎ，简称 ＡＩＣ）筛选适
合数据集Ａ的最优模型，并使用相应的最优模型树
（ｂｅｓｔｍｏｄｅｌｔｒｅｅ）作为拓扑结构基准。根据ＡＩＣ，适
合该数据集的模型为 ＧＴＲ＋Ｉ＋Ｇ模型，其中 Ｇ＝
０．８８５，Ｉ＝０．６０５。使用 ｒａｘｍｌＧＵＩ软件［１８］构建最大

似然树（ｍａｘｉｍｕｍｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄｔｒｅｅ，简称 ＭＬｔｒｅｅ），自
举检验支持率 ＞７０％表明该支系关系得到充分解
决。使用 Ｍｒｂａｙｅｓ３．２［１９］构建贝叶斯树（ｂａｙｅｓｉａｎ
ｉｎｆｅｒｅｎｃｅｔｒｅｅ，简称 ＢＩｔｒｅｅ），碱基替换模型设置为
ＧＴＲ＋Ｇ＋Ｉ，以后验概率（ｐｏｓｔｅｒｉｏｒｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ，简称

ＰＰ）来表示各分支的可信度（支持率），贝叶斯后验
概率≥９５％说明其支系支持率得到充分解决。使用
ＭｅｇａＸ软件构建邻接树（ｎｅｉｇｈｂｏｒ－ｊｏｉｎｉｎｇｔｒｅｅ，简
称ＮＪｔｒｅｅ）和最大简约树（ｍａｘｉｍｕｍｐａｒｓｉｍｏｎｙｔｒｅｅ，
简称ＭＰｔｒｅｅ），自举检验支持率 ＞７０％表明该支系
关系得到充分解决，支持率在５０％ ～７０％之间为中
度支持，否则视为未解决。

１．４　遗传距离的计算
选用软件ＭｔｇａＸ，分析数据集Ａ中各序列间差

异，依据Ｋｉｍｕｒａ２－ｐａｒａｍｅｔｅｒ模型计算两两序列间
的遗传距离以及主要支系间的平均遗传距离。使

用Ｒ语言基础包（ｂａｓｅ）绘制种间及种内遗传距离
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数据的密度分布曲线，探明小弧斑姬蛙及近缘物种

在１６Ｓ基因上的种间及种内遗传距离的主要分布
区域。

１．５　单倍型网络构建
根据双重单系法［５，２０］，在数据集构建的系统发

育树上，以自测序列为起点向根部回溯２个单系中
间节点，从而得到包含自测序列及其近缘物种同源

基因序列构成数据集 Ｂ。使用 Ｒ语言程序包
ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ［２１］分析数据集Ｂ的单倍型类型并绘制单
倍型网络（图 １－Ａ）。设置简约上限（ｐａｒｓｉｍｏｎｙ
ｌｉｍｉｔ）时，默认值为０．９５，考虑到要将不同的物种划
分到独立的网络中去，本研究中简约上限设置为

０．９７。

２　结果与分析

２．１　ＰＣＲ扩增及测序结果
经１％琼脂糖凝胶电泳检测，引物 Ｐ７／Ｐ８扩增

到５５０ｂｐ左右的基因片段。经测序，获得长度为
５４４～５５５ｂｐＤＮＡ 序 列 （ＧｅｎＢａｎｋ索 取 号 为
ＭＨ５４４１４５～ＭＨ５４４１４７）。序列碱基组成存在明显
的偏向性：ＡＴ含量较高（Ａ含量为３１．１％，Ｔ含量为
２５．５％）；ＧＣ含量较低（Ｇ含量为２０．９％，Ｃ含量为
２２．６％）。所扩增最长序列 ＭＨ５４４１４６（５５５ｂｐ），对
应小弧斑姬蛙线粒体基因组的（ＧｅｎＢａｎｋ索取号为
ＡＹ４５８５９６）２１６１～２７０３ｂｐ区间位置，对应小弧斑
姬蛙 １６ＳｒＲＮＡ全基因 （位于线粒体基因组
ＡＹ４５８５９６的１２８８～２８６１ｂｐ区域）８７４～１４１６ｂｐ
区间位置，因此扩增目的序列为小弧斑姬蛙 １６Ｓ
ｒＲＮＡ编码基因的下游区域。
２．２　序列及其系统发育分析结果

将所测得１６Ｓ基因序列与１００条同源序列一起
构建的系统发育树中（图１－Ｂ），３条自测序列与２７
条小弧斑姬蛙同源序列聚为１个单系（小弧斑姬蛙
支系，图１－Ｃ中节点 Ｎ１１），同时得到 ＮＪ（９７％）、
ＭＰ（９０％）、ＭＬ（８８％）以及 ＢＩ（１００％）等方法的较
高支持率支持（表２）。在其内部，进一步分化为５
个主要支系（节点 Ｎ０４、Ｎ０５、Ｎ０６、Ｎ０９所在支系以
及单序列支系 ＭＧ９３５９０６）。Ｎ０５、Ｎ０６、Ｎ０９均得到
了４种系统发育推断方法较高支持（表２）。本研究
中３条自测序列与自怀、越南等种群的６条序列聚
为１个支系（Ｎ０４），但支持率较低（表２）。
２．３　单倍型网络

提取小弧斑姬蛙支系序列构建数据集 Ｂ，以之

构建单倍型网络，在将简约上限设置为默认值０．９５
时，并未将所有序列包括在同一个单倍型网络中，

其中 支 系 Ｎ０６中 的 ３条 序 列 （ＡＢ５３０６３６、
ＡＢ５３０６３７、ＨＭ３５９０９１）单独构成１个独立网络。为
进一步将主要支系都分割成独立的网络，更清晰地

观察自测序列单倍型所属网络情况，根据系统发育

树的主要支系分化的拓扑结构，将简约上限设置为

０．９７，以得到更多的相互独立的单倍型网络（６个单
倍型网络分别为 Ｎｅｔ０１、Ｎｅｔ０２、Ｎｅｔ０３、Ｎｅｔ０４、Ｎｅｔ０５，
Ｎｅｔ０６，图１－Ｃ）。然而，当所有支系都独立成单独
的单倍型网络时，支系 Ｎ０１绝大部分序列构成单倍
型网络Ｎｅｔ０１（图１－Ａ），而序列 ＤＱ２８３３８２单独构
成一个单倍型网络 Ｎｅｔ０５（图１－Ｃ）。初步推定该
序列为一条可疑序列，为探究其对系统发育关系构

建的影响，从数据集 Ａ中剔除 ＤＱ２８３３８２，重新构建
序列间的系统发育关系，探究该序列对系统发育树

拓扑结构和节点支持率的影响（表２）。
表２　小弧斑姬蛙支系主要节点的支持率 ％　

节点名称
保留ＤＱ２８３３８２的支持率 去掉ＤＱ２８３３８２的支持率

ＮＪ ＭＰ ＭＬ ＢＩ ＮＪ ＭＰ ＭＬ ＢＩ

Ｎ０１ ９４ ４９ ８２ ＜５０ ９６ ９４ ９０ ８２

Ｎ０２ ＮＡ ＮＡ ５４ ６０ ＮＡ ＮＡ ＮＡ ＮＡ

Ｎ０３ ＮＡ ８３ ６０ ８８ ８６ ９０ ７５ ８６

Ｎ０４ ５７ ４２ ３８ ＜５０ ７３ ４３ ４９ ＜５０

Ｎ０５ ８２ ８９ ８０ ９１ ８３ ９２ ８０ ９２

Ｎ０６ １００ １００ ９７ １００ １００ ９９ ９８ １００

Ｎ０７ ＮＡ ８４ ７１ １００ ＮＡ ８３ ７５ １００

Ｎ０８ ５０ ７０ ７６ １００ ５０ ６５ ７７ １００

Ｎ０９ １００ ９９ １００ １００ ９９ ９９ １００ １００

Ｎ１０ ＮＡ ＮＡ ４７ ９１ ＮＡ ３７ ５２ ９１

Ｎ１１ ９７ ９０ ８８ １００ ９６ ９１ ８８ １００

　　注：ＮＡ代表对应系统发育树中无该支系。

２．４　遗传距离
基于１６Ｓ基因序列的遗传距离表明，小弧斑姬

蛙支系内遗传距离为 ０．０％ ～１．６％，其内部支系
Ｎｅｔ０１、Ｎｅｔ０２、Ｎｅｔ０３、Ｎｅｔ０４的内部序列间平均遗传
距离分别为１．１２％、０．８７％、０．１５％、０．３３％，亚支
系间的遗传距离为３．６％（２．２％ ～５．６％）；亚支系
和非小弧斑姬蛙序列间的遗传距离为 ７．７％
（７．２％～８．７％）。种间及种内遗传距离数据的密
度分布曲线（图１－Ｄ）表明，相比所有序列种间遗
传距离分布曲线，小弧斑姬蛙支系内部序列间的遗

传距离分布曲线和种内遗传距离分布曲线重合较

多，但总体高于种内遗传距离。
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３　讨论

３．１　小弧斑姬蛙的分子鉴定
本研究系统发育分析结果表明，３条自测序列

与２７条小弧斑姬蛙同源序列聚为１个单系，既使去
掉可疑序列（ＤＱ２８３３８２）后，仍与２６条小弧斑姬蛙
同源序列聚为１个单系（表２）。３条自测序列与来
自我国自怀以及越南的小弧斑蛙同源序列聚为１个
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亚支系，内部序列间平均遗传距离分别为１．１２％，
远低于本研究中所有序列的种间遗传距离（图１－
Ｄ）。因此，初步判定本研究所采集蝌蚪标本属于小
弧斑姬蛙（Ｍｉｃｒｏｈｙｌａｈｅｙｍｏｎｓｉ）。但本研究涉及的麻
江、自怀种群均距离模式产地台湾［３］较远，且缺乏

其他种群数据（台湾种群、东部种群等），因此鉴定

结果有待进一步证实。

３．２　小弧斑姬蛙内部支系分化
在本研究中，小弧斑姬蛙支系进一步分化为６

个亚支系，各支系在单倍型网络分析中被分割为独

立的网络（排除１条可疑序列后，仍有５个支系）。
且部分支系单系性在多种系统发育分析方法中得

到较高的支持率，如支系Ｎｅｔ０２、Ｎｅｔ０３。亚支系间的
遗传距离与种内距离不完全重合，偏高，但并没有

超越种间距离（图１－Ｄ），说明小弧斑姬蛙物种内
部种群间有了较大的遗传分化。考虑其较为广阔

的分布范围［３］，这种分化可能在一定程度上是由于

种群间相距较远，基因交流频率较低所致，详细的

种内支系分化关系以及分化水平有待更为充分的

抽样研究支撑。

３．３　可疑序列剔除方法初探
在本研究使用的参考序列中 ＤＱ２８３３８２在系统

发育关系重建中聚在支系 Ｎ０４内部，但在单倍型网
络构建中，其并未与该支系的其他序列链接为一个

共同的网络（Ｎｅｔ０１），而是独立成为１个单独网络
（Ｎｅｔ０５）。鉴于该序列所在种群未有其他同源序
列［４］（生物重复），初步判定为一条可疑序列。为探

究该可疑序列对于系统发育关系重建的影响，本研

究将其剔除后重新构建的系统发育树与未剔除时

的系统发育树作对比。结果（表２）表明，剔除该序
列后，不同方法构建的系统发育树的拓扑结构更趋

一致，如在剔除前，节点Ｎ０３同时得到了ＭＰ、ＭＬ、ＢＩ
方法的支持，但没有得到ＮＪ的支持，在剔除后，同时
得到了４种方法的支持；又如节点 Ｎ１０的聚类关系
只得到了ＭＬ、ＢＩ的支持，剔除ＤＱ２８３３８２后，增加了
ＭＰ方法的支持。另外，剔除序列 ＤＱ２８３３８２后，系
统发育树的大多数节点支持率都有所提高。例如

Ｎ０１节点，ＭＰ的支持率由４９％上升为９４％，ＢＩ的
支持率由＜５０％上升至８２％；又如Ｎ０３节点，ＭＬ树
的支持率由６０％上升到７５％；Ｎ０４节点的 ＮＪ树的
支持率由５７％上升至７３％。

综上所述，可疑序列 ＤＱ２８３３８２在一定程度上
影响了系统发育关系的重建，而对比单倍型网络与

系统发育树拓扑结构的一致性，提供了识别类似可

疑序列的一个视角，当然其适用性还有待更多的案

例研究加以检验。
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不同品种紫花苜蓿种子耐硒能力研究
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（河南科技大学动物科技学院，河南洛阳４７１０００）

　　摘要：研究不同品种苜蓿在硒溶液处理条件下的发芽特性，比较其耐硒性，为富硒紫花苜蓿的栽植利用提供依据。
试验采用水培法，以ＷＬ３４３ＨＱ、ＷＬ３５３ＬＨ、ＷＬ３６３ＨＱ、ＷＬ９０３、劲能５０１０、拉迪诺、甘农５号等７种苜蓿种子为研究对
象，设置５个亚硒酸钠梯度，分别为０、８．６４７、１７．２９４、２５．９４１、３４．５８８ｍｇ／Ｌ。试验使用人工培养箱，以滤纸作为发芽
床，每个品种３次重复试验，单因素分析。根据发芽率、苗长、鲜质量、活力指数等指标来评判各个品种的耐硒能力以
及分析随着硒浓度的增加各个指标的变化。结果表明，随着硒浓度的增加，发芽率、苗长、鲜质量、活力指数都呈现减

小的趋势，各个浓度之间差异显著（Ｐ＜０．０５）；通过综合比较７种紫花苜蓿品种的各个指标，耐硒能力表现为甘农５
号＞ＷＬ３４３ＨＱ＝ＷＬ９０３＞劲能５０１０＞ＷＬ３６３ＨＱ＞拉迪诺＞ＷＬ３５３ＬＨ。
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　　硒 （ｓｅｌｅｎｉｕｍ）为半金属元素，最先被瑞典科学
家Ｂｅｒｚｅｌｉｕｓ于 １８１７年发现，并被命名为“月亮女
神”［１］。微量元素硒有着自身特殊的生化特性，在

动植物的生理过程中起着重要作用［２］，对人畜健康

有着重要影响，例如硒有抗氧化、抗癌、调节免疫力

等作用，人体和动物体不能自发合成硒，且硒在人

体内易排泄，因此人体必须每天摄入一定量的硒来

保证机体正常的代谢［３］。但是我国大部分土壤中

缺乏微量元素硒，所以仅靠自然生长的植物很难满

足动植物对硒的生长需要。对作物施硒可提高食

物链中的硒水平［４］，牧草施用硒肥对解决低硒地区

的人畜补硒问题有着重要意义［５］。已经证明植物

在硒的生态链中可以更有效地将无机硒转化为有

机硒，而人和动物对有机硒的吸收与利用远大于无

机硒，我国属于缺硒国家，但仍发现有少量富硒地

区，并根据各地区特点，在这些典型区域内开发了

多种富硒农牧产品，如湖北恩施和陕西紫阳的富硒

茶，可见富硒植物开发潜力巨大［６－７］。

紫花苜蓿 （ＭｅｄｉｃａｇｏｓａｔｉｖａＬ．）简称苜蓿，是古
老的牧草，原产于伊朗，现分布于世界各国［８］，是世

界上分布最广、种植面积最大的深根多年生豆科牧

草，具有“牧草之王”的称号［９］，是我国分布最广泛

和栽培最早及利用效益最高的豆科类牧草之一［１０］，

含有丰富的粗蛋白质、无机盐和氨基酸［１１］，配比合

理，堪称畜禽最好的牧草［１２］。同时，它能保持水土、
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