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　　摘要：为了分析藜麦种质资源的遗传基础和遗传多样性，为藜麦种质资源的保护与高效利用提供理论依据。本研
究以收集到的４８份国内外藜麦种质资源为材料，采用简单重复序列（ＳＳＲ）标记的方法，分析了藜麦种质资源的遗传
多样性并构建ＤＮＡ指纹数据库。结果表明，共筛选出２５对多态性 ＳＳＲ分子标记，所有标记共检测到１３４个等位变
异，每对引物检测出３～１３个等位变异；Ｎｅｉｓ基因多样性指数（Ｈ）为０．１０７５～０．３６８７，均值为０．２４２４；Ｓｈａｎｎｏｎ信息
指数（Ｉ）为０．２０４３～０．５５１６，均值为０．３８３３；多态性信息含量（ＰＩＣ）为０．３７８８～０．８５２２，均值为０．６０４２。聚类分析
结果表明，４８份藜麦种质资源被分为４个组，相近地区或生态环境的种质资源多聚在一组；利用３对 ＳＳＲ引物组合，
构建了４８份藜麦资源数字指纹图谱。本研究结果表明４８份藜麦种质资源遗传多样性丰富；所筛选的 ＳＳＲ标记用于
藜麦种质资源遗传多样性分析及品种鉴定是可行的。
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　　藜麦（ＣｈｅｎｏｐｏｄｉｕｍｑｕｉｎｏａＷｉｌｌｄ），苋科藜属植
物，异源四倍体（２ｎ＝４ｘ＝３６），原产于南美洲安第
斯山区，具有耐寒、耐盐、耐干旱的生长特性。因含

有丰富而全面的营养价值，被印加人称为“粮食之

母”［１－３］。我国于２０世纪９０年代从国外引入藜麦
并进行适应性栽培，先后在我国西藏［４］、甘肃［５］、青

海［６］等地［７－９］进行引种、新品种选育及适应性评价

等工作。对藜麦分子标记和遗传多样性方面已有

部分研究。陆敏佳等利用１６对ＳＳＲ标记对４１个藜
麦种质的多态性及其亲缘关系进行分析，１６对引物
的平均多态信息含量为０．３６６［１０］。宋娇利用４６对
简单重复序列（ＳＳＲ）标记对１１４份藜麦材料共扩增
出１６５条多态性条带，聚类分析表明不同来源地的
种质具有一定的遗传相似性，相同来源地的材料也

分到了不同组群［１１］。孙梦涵等利用６６对ＳＳＲ标记
对１６３份藜麦种质和３份中国台湾红种质进行种质

群体的多态性和亲缘关系分析，结果表明玻利维亚

和秘鲁种质与美国和智利种质的遗传信息存在明

显区分，青海和云南的藜麦种质在亲缘关系上接近

安第斯高原型，河北、山西的藜麦种质更接近智利

低海拔型，台湾红藜为台湾本土种质［１２］。吴文强等

利用１８对ＳＳＲ标记在９６份藜麦上共检测出１９２个
等位基因条带，遗传相似系数平均值为０．７８９５，可
为筛选适合贵州地区有效推广、种植、应用的藜麦

材料提供参考［１３］。大量研究表明，ＳＳＲ分子标记对
评价藜麦种质资源遗传多样性的可行性具有重要

意义，但对所选择的藜麦 ＳＳＲ分子标记的染色体位
置是否分布均匀等信息均不明确，不利于所选 ＳＳＲ
标记的广泛推广和利用。Ｊａｒｖｉｓ等公布了高质量的
藜麦全基因组序列［１４］。藜麦全基因组序列的测序完

成为分子标记的开发、基因定位和基因功能等提供了

极有利的条件。本研究基于前人研究的基础对藜麦

ＳＳＲ的多态性信息及分布位置进行进一步研究。
作物品种鉴定是农业生产环节必不可少的关

键步骤，是保证品种优良遗传性状能够充分发挥的

重要举措，也是名优品种保护、防止种子混杂退化

的有效手段。ＤＮＡ指纹图谱技术具有丰富的多态
性和显著的个体特异性，能够在分子水平上识别品

种间的差异，不易受外界环境影响，可快速、准确地

完成品种鉴定。随藜麦种植面积的逐年扩大，对品
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种鉴定的需求也在增加，因此开展藜麦品种的鉴定

是必需的。随分子生物学的发展，分子鉴定逐渐用

于已知品种库维护和近似品种筛选工作中。ＳＳＲ标
记在单个位点上多态性高，技术成熟且利于推广应

用，因此作为构建ＤＮＡ指纹数据库的首选标记。目
前，ＳＳＲ标记已成功应用在亚麻［１５］、棉花［１６］、小

麦［１７］、玉米［１８］、水稻［１９］、藕莲［２０］等作物指纹图谱构

建上，但目前在藜麦品种鉴定中尚未见研究。

本研究利用ＳＳＲ分子标记的方法对４８份藜麦
种质资源进行遗传多样性分析并构建 ＤＮＡ指纹图

谱，确定藜麦种质资源的遗传基础和遗传多样性，

为藜麦遗传育种提供参考。

１　材料与方法

１．１　试验材料
本试验收集国内外藜麦种质资源共计４８份，其

中ＬＭ－ＢＺ－４７为青海西宁野生种。所有４８份藜
麦种质资源均由青海省农林科学院作物育种栽培

研究所提供，种质资源编号和来源信息见表１。

表１　４８份藜麦种质资源编号及来源

编号 来源 编号 来源 编号 来源 编号 来源

ＬＭ－ＢＺ－０１ 青海西宁 ＬＭ－ＢＺ－１３ 青海西宁 ＬＭ－ＢＺ－２５ 阿根廷 ＬＭ－ＢＺ－３７ 阿根廷

ＬＭ－ＢＺ－０２ 甘肃 ＬＭ－ＢＺ－１４ 青海西宁 ＬＭ－ＢＺ－２６ 青海西宁 ＬＭ－ＢＺ－３８ 阿根廷

ＬＭ－ＢＺ－０３ 甘肃 ＬＭ－ＢＺ－１５ 青海西宁 ＬＭ－ＢＺ－２７ 青海西宁 ＬＭ－ＢＺ－３９ 阿根廷

ＬＭ－ＢＺ－０４ 青海海西 ＬＭ－ＢＺ－１６ 青海西宁 ＬＭ－ＢＺ－２８ 青海海西 ＬＭ－ＢＺ－４０ 阿根廷

ＬＭ－ＢＺ－０５ 青海海西 ＬＭ－ＢＺ－１７ 青海西宁 ＬＭ－ＢＺ－２９ 青海海西 ＬＭ－ＢＺ－４１ 阿根廷

ＬＭ－ＢＺ－０６ 青海海西 ＬＭ－ＢＺ－１８ 青海西宁 ＬＭ－ＢＺ－３０ 甘肃 ＬＭ－ＢＺ－４２ 阿根廷

ＬＭ－ＢＺ－０７ 阿根廷 ＬＭ－ＢＺ－１９ 青海海西 ＬＭ－ＢＺ－３１ 甘肃 ＬＭ－ＢＺ－４３ 阿根廷

ＬＭ－ＢＺ－０８ 青海西宁 ＬＭ－ＢＺ－２０ 青海海西 ＬＭ－ＢＺ－３２ 青海西宁 ＬＭ－ＢＺ－４４ 阿根廷

ＬＭ－ＢＺ－０９ 青海西宁 ＬＭ－ＢＺ－２１ 青海西宁 ＬＭ－ＢＺ－３３ 阿根廷 ＬＭ－ＢＺ－４５ 青海海西

ＬＭ－ＢＺ－１０ 青海海西 ＬＭ－ＢＺ－２２ 青海西宁 ＬＭ－ＢＺ－３４ 青海西宁 ＬＭ－ＢＺ－４６ 青海海西

ＬＭ－ＢＺ－１１ 青海海西 ＬＭ－ＢＺ－２３ 青海西宁 ＬＭ－ＢＺ－３５ 阿根廷 ＬＭ－ＢＺ－４７ 青海西宁

ＬＭ－ＢＺ－１２ 青海西宁 ＬＭ－ＢＺ－２４ 青海海西 ＬＭ－ＢＺ－３６ 阿根廷 ＬＭ－ＢＺ－４８ 青海西宁

１．２　ＤＮＡ提取
藜麦于２０２０年３月在青海省农林科学院试验

基地种植，海拔２３０９ｍ左右，年均气温６℃左右，
年均降水量约为３８０ｍｍ。在藜麦苗期，选取５株长
相一致的植株，等量混合叶片，利用十六烷基三甲基

溴化铵（ＣＴＡＢ）法提取植物总ＤＮＡ［２１］，检测ＤＮＡ质
量及浓度，稀释到５０ｎｇ／μＬ，－２０℃保存备用。
１．３　引物来源及ＰＣＲ检测

引物（表２）一部分来源于 Ｊａｒｖｉｓ公布的已知引
物［２２］，一部分根据Ｊａｒｖｉｓ公布的藜麦基因组测序结
果［１４］开发新的 ＳＳＲ分子标记，用于 ＰＣＲ扩增。引
物由上海捷瑞生物工程有限公司合成。ＰＣＲ扩增
体系：ＤＮＡ２μＬ，１０×Ｂｕｆｆｅｒ１μＬ，２．５ｍｍｏｌ／Ｌｅａｃｈ
的ｄＮＴＰｓ０．８μＬ，５Ｕ／μＬ的ＴａｑＥ０．２μＬ，Ｐｒｉｍｅｒ－
Ｆ０．５μＬ，Ｐｒｉｍｅｒ－Ｒ０．５μＬ，ｄｄＨ２Ｏ５μＬ，总体积
１０μＬ。反应程序：９４℃ ２ｍｉｎ；９４℃ ３０ｓ，６０℃
（每个循环降低０．５℃）４５ｓ，７２℃ ４５ｓ，１０个循
环；９４℃ ３０ｓ，５５℃ ４５ｓ，７２℃ ４５ｓ，３０个循环；
７２℃ ５ｍｉｎ，１０℃保存。ＰＣＲ结束后在扩增产物

中加入适量的 ＬｏａｄｉｎｇＢｕｆｆｅｒ，进行变性聚丙烯酰
胺凝胶电泳。电泳结束后将胶块银染显色、拍照

并读带。

将特异片段利用 Ｓａｎ－Ｐｒｅｐ柱式 ＤＮＡ胶回收
试剂盒［购自生工生物工程（上海）股份有限公司］

回收，与ｐＭＤ１８－ＴＶｅｃｔｏｒ［购自宝生物工程（大连）
有限公司］连接、转入 ＤＨ５α大肠杆菌感受态细胞
［购自天根生化科技（北京）有限公司］并送往生工

生物（上海）股份有限公司进行测序。随后与 Ｊａｒｖｉｓ
公布的基因组［１４］进行比对。

１．４　数据处理
根据ＰＣＲ扩增结果，对将同一引物扩增出的大

小相同的目的条带视为１个等位变异，并进行记录。
有条带的记为１，无条带的或无法辨别的带型记为
０，构建［０，１］矩阵。利用Ｐｏｐｇｅｎｅ３２软件计算Ｎｅｉｓ
的基因多样性指数（Ｈ）、Ｓｈａｎｎｏｎ信息指数（Ｉ）、扩
增总条带数等遗传参数。使用 ＰＩＣ＿ｃａｌｃ０．６软件计
算各引物位点的多态信息含量（ＰＩＣ）。利用ＤＰＳ软
件ＵＰＧＭＡ方法进行聚类分析。
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２　结果与分析

２．１　引物筛选与验证
利用地理来源远、形态差异较大的６份藜麦种

质资源对收集和开发的ＳＳＲ引物进行ＰＣＲ扩增，并

对扩增产物进行变性聚丙烯酰胺凝胶电泳检测，淘

汰不具多态性或多态性差的引物，最终筛选出２５对
条带清晰、多态性较高、扩增稳定的 ＳＳＲ引物（表
２）。利用这２５对 ＳＳＲ引物在４８个藜麦种质资源
中扩增（图１）。

表２　引物筛选结果

标记名称 重复基序 正向引物（５′→３′） 反向引物（５′→３′）

ＣＱ５ （ＡＡＡＴ）５ ＣＣＴＧＣＡＴＣＴＴＣＴＣＴＡＧＴＴＣＣ ＣＴＴＣＣＴＴＣＧＴＴＣＣＡＣＴＡＧＡＴ

ＣＱ６ （ＡＡＡＴ）６ ＧＧＴＴＴＣＣＡＡＧＣＡＧＡＴＴＴＧＴＡ ＣＡＣＴＡＣＡＴＴＴＧＴＣＣＡＣＡＴＧＣ

ＣＱ１５ （ＴＡ）６ ＡＡＧＧＴＧＴＴＧＡＴＴＧＴＣＧＴＴＣＡ ＧＧＡＧＡＧＧＡＧＴＴＧＴＡＡＴＡＡＴＴＧＣ

ＣＱ２７ （ＡＡＴ）５ ＴＴＣＡＡＡＣＣＴＴＧＴＡＣＴＡＡＧＣＡ ＴＣＡＡＡＣＣＡＴＣＴＣＡＧＡＧＣＡＡＡ

ＣＱ６２ （ＴＴＡ）１０ ＧＧＡＡＴＣＧＴＡＧＣＴＴＣＴＧＴＧＡＴ ＴＡＡＡＣＣＣＡＡＣＴＣＴＴＣＡＣＣＡＣ

ＣＱ７２ （ＣＣＴ）９ ＴＣＧＴＣＧＣＴＡＣＡＴＣＴＡＡＴＣＡＣ ＴＴＣＡＣＣＣＡＴＡＡＡＴＣＡＣＣＴＣＧ

ＣＱ１３５ （ＴＡ）３５ ＴＣＧＡＡＴＧＡＡＣＡＡＡＴＧＧＧＧＴＴ ＡＧＡＧＴＧＴＣＡＴＣＣＴＴＧＧＴＴＴＣ

ＣＱ１４３ （ＡＣＡ）６ ＴＧＧＴＧＡＴＣＴＴＴＴＣＴＣＴＴＧＣＴ ＡＧＣＡＣＡＡＧＡＴＴＴＴＣＡＡＡＧＣＣ

ＣＱ１５２ （ＡＴ）７ ＴＴＧＡＴＧＴＡＴＣＣＣＴＧＣＧＡＡＡＡ ＣＧＴＧＧＴＴＡＡＡＴＴＴＣＡＡＧＣＣＡ

ＣＱ４－７ （ＴＴＡ）１５ ＣＣＡＣＴＴＴＴＧＣＣＡＡＴＣＴＣＣＴＡ ＧＧＴＴＡＣＣＴＣＡＡＴＣＣＣＣＴＴＴＴ

ＣＱ４－１０ （ＧＡ）７ ＡＡＡＧＧＧＧＡＡＧＡＧＡＧＡＧＡＡＧＴ ＴＣＴＣＴＣＴＴＴＣＴＣＴＴＴＣＴＡＧＣＡ

ＣＱ９－３ （ＴＡＡ）１３ ＴＡＴＧＴＡＣＧＧＴＡＴＴＣＣＴＧＣＴＧ ＡＧＣＣＡＡＧＡＴＣＡＣＧＴＡＣＴＴＴＴ

ＣＱ１１－２ （ＡＡＴ）５ ＡＣＧＣＴＣＴＣＡＡＡＴＴＡＡＴＧＴＣＴ ＡＧＡＴＡＡＴＡＡＧＡＣＡＴＣＣＡＧＴＧＣＡ

ＣＱ１３－５ （ＴＡＡ）５ ＡＡＣＧＡＧＡＧＡＡＡＣＴＴＴＣＣＴＧＴ ＧＡＧＧＴＧＧＴＡＧＴＧＧＴＡＧＡＧＡＴ

ＫＡＡＴ００１ （ＡＴＴ）５ＧＴＴ（ＡＴＴ）３ＧＴＴ（ＡＴＴ）１３ ＴＧＧＣＴＡＴＡＴＣＡＴＡＴＧＣＧＴＡＡＴＧＴＧ ＧＧＧＣＴＣＡＧＡＴＴＧＴＡＴＣＴＣＧＡＣ

ＫＡＡＴ００７ （ＡＡＴ）３０ ＡＧＧＴＡＣＡＧＧＣＧＣＡＡＧＧＡＴＡＣ ＣＧＧＴＡＧＣＡＴＡＧＣＡＣＡＧＡＡＣＧ

ＫＡＡＴ０１８ （ＡＴＴ）１１ ＧＣＡＣＣＡＡＣＣＴＧＡＧＴＣＣＴＡＧＣ ＣＧＴＧＴＣＧＣＴＧＣＴＣＡＴＡＴＴＧＴ

ＫＡＡＴ０３７ （ＴＡＡ）１９ ＴＣＡＡＣＣＴＣＣＧＡＡＴＣＣＴＡＴＣＡＡ ＧＧＡＴＧＣＴＧＡＴＴＧＧＴＧＧＡＴＡＡＡ

ＫＡＡＴ０４１ （ＡＴＴ）１３ＡＧ（ＴＡＴ）４ＴＡＧ（ＴＡＴ）５ＴＧ（ＴＴＡ）５ ＴＧＧＧＡＣＴＴＣＣＡＴＡＡＧＧＣＡＡＣ ＡＴＡＴＴＧＣＡＴＧＴＣＧＡＧＣＡＣＣＡ

ＫＡＡＴ０４３ （ＡＡＴ）２４ ＧＧＣＴＣＣＣＡＣＴＡＡＴＴＴＣＴＴＧＴＧ ＴＣＡＴＧＣＧＧＣＴＴＧＡＧＴＡＧＴＴＴ

ＫＣＡＡ０１５ （ＧＴＴ）７ ＴＧＧＴＴＧＧＡＧＧＣＡＡＡＣＡＴＡＣＣ ＴＧＡＧＧＧＴＧＡＡＧＡＧＧＡＧＧＡＴＧ

ＫＣＡＡ０７８ （ＣＡＡ）３ＡＡＡ（ＣＡＡ）９ ＡＧＧＣＧＡＧＧＡＴＡＡＣＡＴＧＡＴＣＧ ＡＡＧＡＡＧＣＣＡＴＡＣＣＴＣＣＣＴＣＡＣ

ＫＧＡ０１０ （ＴＣ）１１ ＴＧＴＴＴＣＣＴＧＣＧＴＣＣＣＴＡＴＴＣ ＧＣＴＧＡＡＧＧＴＧＡＡＡＴＡＧＧＴＧＧＡ

ＫＧＡ１４５ （ＡＧ）１２ ＣＣＡＧＧＧＴＧＡＡＴＣＡＧＧＧＡＡＴＡ ＣＴＧＧＣＡＧＧＴＧＧＧＴＣＴＴＣＴＡＴ

ＢＧＡ２００ （ＧＡ）２０ ＡＣＣＡＧＣＣＡＣＴＴＴＧＴＣＡＴＴＡＧＧ ＧＣＣＡＴＧＧＴＴＧＡＴＧＡＡＴＧＡＧＡ

　　注：有标记名称的引物来源于Ｊａｒｖｉｓ［２２］公布的已知引物，其余引物是根据藜麦基因组测序结果新开发的ＳＳＲ分子标记。

２．２　遗传多样性分析
对筛选出的具有多态性的引物进行统计，见表

３。２５对引物共扩增多态性条带１３４条，其中每对
引物等位基因数位于３～１３之间，平均值为５；其中

ＫＡＡＴ００７的等位基因较多，为 １３个，ＣＱ５、ＣＱ６、
ＣＱ１５、ＣＱ２７、ＣＱ４－１０、ＣＱ９－３、ＣＱ１１－２、ＫＣＡＡ０１５
和ＫＧＡ０１０等位基因最少，仅３个。多态性信息含
量（ＰＩＣ）介于０．３７８８～０．８５２２，均值为０．６０４２，仅
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ＣＱ１５、ＣＱ２７、ＣＱ９－３、ＫＧＡ０１０和ＢＧＡ２００的ＰＩＣ小
于０．５，说明绝大部分引物多态性信息良好。

通过挖胶测序并与藜麦基因组比对后发现，２５
对引物较为均匀地分布在１５条藜麦染色体上（表
３），除６号和１２号染色体无引物外，其余染色体至
少１对引物，这为筛选出的２５对分子标记的使用提

供了更加完善的信息。遗传多样性分析表明，Ｎｅｉｓ
基因多样性指数（Ｈ）为０．１０７５～０．３６８７，均值为
０．２４２４。Ｓｈａｎｎｏｎ信息指数（Ｉ）为 ０．２０４３～
０．５５１６，均值为０．３８３３。表明４８份藜麦种质资源
遗传多样性丰富。

表３　多态性引物信息

标记名称 等位基因数目
Ｎｅｉｓ基因多样性指数

（Ｈ）
Ｓｈａｎｎｏｎ指数

（Ｉ）
多态性信息含量

（ＰＩＣ） 染色体位置

ＣＱ５ ３ ０．３４７３ ０．５２３６ ０．５２７１ １

ＣＱ６ ３ ０．３６８７ ０．５５０５ ０．５３４６ １

ＣＱ１５ ３ ０．２７８６ ０．４２８４ ０．４３０９ ２

ＣＱ２７ ３ ０．２５０９ ０．４０２８ ０．３７８８ ３

ＣＱ６２ ４ ０．２３６３ ０．３６９６ ０．５１１４ ７

ＣＱ７２ ４ ０．３２５３ ０．４８８５ ０．６２１７ ８

ＣＱ１３５ ６ ０．１７８６ ０．３１０４ ０．７２７４ １４

ＣＱ１４３ ８ ０．２６７２ ０．４１９１ ０．８１４６ １５

ＣＱ１５２ ４ ０．２４１４ ０．３７８３ ０．５２９０ １６

ＣＱ４－７ ７ ０．１５１６ ０．２５４３ ０．６２１８ ４

ＣＱ４－１０ ３ ０．２９８８ ０．４７４９ ０．５８７４ ４

ＣＱ９－３ ３ ０．２７９５ ０．４３１３ ０．４５３７ ９

ＣＱ１１－２ ３ ０．３６５８ ０．５５１６ ０．５８８０ １１

ＣＱ１３－５ ４ ０．２７２７ ０．４２０８ ０．５５１１ １３

ＫＡＡＴ００１ ８ ０．１６３４ ０．２８４２ ０．７７９５ ２

ＫＡＡＴ００７ １３ ０．１０７５ ０．２０４３ ０．８５２２ １４

ＫＡＡＴ０１８ ７ ０．１８７３ ０．３１４２ ０．７１６８ １７

ＫＡＡＴ０３７ ９ ０．１４３０ ０．２４５９ ０．７２１７ １３

ＫＡＡＴ０４１ ７ ０．１６０３ ０．２８２５ ０．７６２８ ５

ＫＡＡＴ０４３ １０ ０．１４２０ ０．２５２８ ０．８１２２ ７

ＫＣＡＡ０１５ ３ ０．３４１２ ０．５１７５ ０．５１９３ １１

ＫＣＡＡ０７８ ６ ０．１８５８ ０．２９８８ ０．５４３４ ５

ＫＧＡ０１０ ３ ０．２９６４ ０．４５２７ ０．４２３０ １０

ＫＧＡ１４５ ５ ０．３０４０ ０．４６４１ ０．６８６７ １０

ＢＧＡ２００ ５ ０．１６７０ ０．２６２８ ０．４１０３ ３

均值 ５ ０．２４２４ ０．３８３３ ０．６０４２

最大值 １３ ０．３６８７ ０．５５１６ ０．８５２２

最小值 ３ ０．１０７５ ０．２０４３ ０．３７８８

２．３　聚类分析
利用２５对引物的１３４条条带对４８份藜麦种质

资源进行聚类分析，结果见图２。由图２可知，在遗
传相似系数０．７０６处，４８份藜麦种质资源可聚为４
个组。第Ⅰ组包括１９份藜麦种质资源，主要是来自
于青海和甘肃的藜麦种质资源，青海与甘肃地理环

境相邻，藜麦种质资源的遗传背景也表现得较为相

似；第Ⅱ组包括１９份种质资源，主要是青海和阿根

廷藜麦种质资源，青海与阿根廷藜麦生态条件相

近，所种植的藜麦种质资源的遗传背景也较为相

似；第Ⅲ组包括９个种质资源，除 ＬＭ－ＢＺ－４６外，
其余均为阿根廷藜麦，表现为遗传背景相似；第Ⅳ
组包括１个种质资源，ＬＭ－ＢＺ－４７，为青海野生种
质资源，与其他种质资源遗传背景差异较大。

２．４　指纹图谱构建
在２５对多态性引物中，ＣＱ１３５、ＣＱ１４３、ＫＡＡＴ００１、
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ＫＡＡＴ００７、ＫＡＡＴ０１８、ＫＡＡＴ０３７、ＫＡＡＴ０４１、ＫＡＡＴ０４３
的多态性指数较高，且均能鉴定出多个藜麦种质资

源，可用来构建藜麦指纹图谱。基于快速、经济的

检测要求，对引物进行组合设计。根据利用最少引

物鉴定最多品种的指纹图谱构建原则，４８份藜麦种
质资源通过３对ＳＳＲ引物组合即可完全被区分开，
即ＫＡＡＴ００１、ＫＡＡＴ００７、ＫＡＡＴ０４３引物组合。对每
对引物所扩增的条带进行统计，得到每个品种的

ＤＮＡ指纹图谱数据库（表４）。

３　讨论与结论

藜麦引入国内时间较短，研究基础薄弱、品种

来源与遗传背景不明，不利于藜麦新品种选育与开

发。藜麦品种间遗传差异的研究对于藜麦遗传改

良具有重要意义。ＳＳＲ分子标记被广泛地用于作物

遗传多样性研究。一般认为，当 ＰＩＣ＜０．２５时，引
物的多态性信息较低；当 ＰＩＣ＞０．５０时，引物的多
态性信息较高。陆敏佳等从５４对 ＳＳＲ引物中筛选
出１６对能明显扩增出稳定的多态性条带的引物，
ＰＩＣ变幅为０．２０８～０．４３２，平均为０．３６６［１０］。孙梦
涵等利用６６对ＳＳＲ标记在１６６份种质材料中检测
到３２７个等位位点，平均多态性信息含量为０．５２４，
但是多态性信息含量均较少［１２］。本研究利用２５对
ＳＳＲ引物对４８份藜麦种质资源进行遗传多样性分
析，ＰＩＣ介于０．３７８８～０．８５２２，均值为０．６０４２，说
明绝大部分引物多态性信息良好，且本研究通过测

序明确每对引物在藜麦染色体上的位置，为藜麦种

质资源的鉴定和研究提供更加完善的信息。聚类

分析将４８份藜麦种质资源聚为４个组。第Ⅰ组１９
份种质资源，第Ⅱ组１９份种质资源，第Ⅲ组９份种
质资源，第Ⅳ组１份青海野生藜麦种质资源。聚类
分析结果与藜麦种质资源的来源、地理分布等信息

大体相似，少部分聚类结果与农艺性状表现有差

异，这可能与所选分子标记的数量较少等原因有

关，后续还需增加分子标记的数目。同时，聚类分

析结果对于藜麦育种中材料的选择有一定的指导

和借鉴作用。

ＳＳＲ标记已经成功应用于多个作物的指纹图谱
构建［２３］。潘根等利用ＳＳＲ引物对２４份来源于中国
的亚麻品种进行 ＤＮＡ指纹数据库构建［１５］；胡文斌

等利用引物－带型组合法，选取９对 ＳＳＲ引物构建
了５８个火龙果品种的指纹图谱［２４］，为品种鉴定提

供依据。在藜麦研究方面，ＳＳＲ技术多用于遗传多
样性分析，而用于藜麦指纹图谱构建的则鲜有研

究。本研究利用聚丙烯酰胺凝胶电泳首先筛选ＳＳＲ
引物，然后再进行重复性和稳定性检测，具有易操

作、成本低的特点，为藜麦种质分类、品种鉴定和品

种权保护提供重要的理论依据与技术支撑。
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表３　４８份藜麦种质资源ＳＳＲ数字指纹图谱构建

材料编号
ＳＳＲ数字指纹

ＫＡＡＴ００１ ＫＡＡＴ００７ ＫＡＡＴ０４３
材料编号

ＳＳＲ数字指纹

ＫＡＡＴ００１ ＫＡＡＴ００７ ＫＡＡＴ０４３

ＬＭ－ＢＺ－０１ ０００１００００ ００００００００００１００ １００１００００００ ＬＭ－ＢＺ－２５ ００１０００００ ０００００１０００００００ ０００００００１００
ＬＭ－ＢＺ－０２ ００００１０００ ００００００００００１００ ０００１００００００ ＬＭ－ＢＺ－２６ ００１０００００ ０００００００１００００１ ００１００１００００
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［１０］陆敏佳，蒋玉蓉，陆国权，等．利用 ＳＳＲ标记分析藜麦品种的遗

传多样性［Ｊ］．核农学报，２０１５，２９（２）：２６０－２６９．
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