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同域分布垂穗披碱草和达乌力披碱草
遗传多样性和遗传结构分析

路兴旺１ꎬ２ꎬ 刘　 博１ꎬ２ꎬ 陶小燕１ꎬ２ꎬ 窦全文１ꎬ３∗

( １. 中国科学院西北高原生物研究所ꎬ 中国科学院高原生物适应与进化重点实验室ꎬ 西宁 ８１０００８ꎻ ２. 中国科学院大学ꎬ

北京 １０００４９ꎻ ３. 中国科学院西北高原生物研究所ꎬ 青海省作物分子育种重点实验室ꎬ 西宁 ８１０００８ )

摘　 要: 披碱草属(Ｅｌｙｍｕｓ Ｌ.)是禾本科(Ｐｏａｃｅａｅ)小麦族(Ｔｒｉｔｉｃｅａｅ)中的一个多年生属ꎬ该属在青藏高原地

区有广泛分布ꎬ多数物种是草原和草甸的组成成分ꎬ许多种类为品质优良的牧草ꎮ 垂穗披碱草(Ｅ. ｎｕｔａｎｓ)

和达乌力披碱草(Ｅ. ｄａｈｕｒｉｃｕｓ)同为禾本科小麦族披碱草属异源六倍体物种ꎬ染色体组组成皆为 ＳｔＹＨꎮ 为

探究垂穗披碱草遗传多样性形成的内在机制ꎬ该研究利用微卫星( ＳＳＲ)分子标记ꎬ对采自青藏高原地区同

域分布的垂穗披碱草和达乌力披碱草两个居群共 ５８ 个个体进行遗传多样性和遗传结构分析ꎮ 结果表明:８
对引物在垂穗披碱草和达乌力披碱草扩增条带分别为 １６３ 条和 １２４ 条ꎬ多态性位点百分率(ＰＰＢ)分别为

８９.７１％和 ７６.０７％ꎬ多态性信息含量(ＰＩＣ)分别介于 ０.５８３~ ０.９２９ 和 ０.５２４~ ０.８３０ 之间ꎮ 垂穗披碱草遗传多

样性(Ｈｅ ＝ ０.６９ꎬＩ＝ １.３４ꎬＰｐ ＝ １００％)高于达乌力披碱草(Ｈｅ ＝ ０.５３ꎬＩ＝ ０.８０ꎬＰｐ ＝ ９３.７５％)ꎻ同域分布的垂穗披

碱草和达乌力披碱草居群ꎬ垂穗披碱草呈现出更高的遗传多样性ꎮ ＡＭＯＶＡ 分子变异显示ꎬ两个物种居群内

遗传变异分别 ８０.９２％和 ６３.６２％ꎬ但居群间遗传分化水平较低ꎮ 遗传结构分析揭示两个物种间有基因流存

在ꎮ 综合分析结果认为ꎬ该地区种间杂交基因渗透引起的种内遗传分化ꎬ在这两个物种多样性形成中可能

起着重要作用ꎮ
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　 　 垂 穗 披 碱 草 ( Ｅｌｙｍｕｓ ｎｕｔａｎｓ ) 属 禾 本 科

(Ｐｏａｃｅａｅ)、小麦族 ( Ｔｒｉｔｉｃｅａｅ)、披碱草属 ( Ｅｌｙｍｕｓ
Ｌ.)多年生物种ꎬ在青藏高原地区分布范围很广ꎬ从
海拔１ ０００ ｍ 谷地至海拔５ ０００ ｍ 的高山均有分布

(Ｌｕꎬ１９９３)ꎮ 垂穗披碱草呈现广泛的生态适应性和

极强的抗旱、抗寒性(Ｒｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１０)ꎮ 在高寒地

区ꎬ垂穗披碱草生长旺盛ꎬ特别适合作为草场优质

牧草ꎬ同时其草种被人工驯化后ꎬ被广泛应用于青

藏高原生态草地的修复治理以及人工草地的建制

(马玉寿等ꎬ２００６ꎻ梁国玲等ꎬ２０１１)ꎮ 达乌力披碱草

(Ｅｌｙｍｕｓ ｄａｈｕｒｉｃｕｓ)与垂穗披碱草同属披碱草属ꎬ都
为异源六倍体物种(２ｎ ＝ ４２)ꎬ在染色体组成上与垂

穗披碱草相同ꎬ染色体组合为 ＳｔＳｔＨＨＹＹꎮ 达乌力披

碱草作为优良牧草ꎬ广泛分布于中亚、俄罗斯、蒙
古、中国、韩国、日本和印度北部(Ｂａｕｍ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１１ꎻ
颜济和杨俊良ꎬ２０１３)ꎮ 相对于垂穗披碱草ꎬ达乌力

披碱草在青藏高原地区分布区域较小ꎬ局部区域与

垂穗披碱草重叠分布ꎮ 利用 ＳＳＲ 和 ＩＳＳＲ 标记研究

表明我国境内达乌力披碱草遗传多样性较高ꎻ青海

高原东部及周边地区是我国达乌力披碱草发生分

化的地理分界区域ꎬ且在该地区发现特殊的分化类

型(李永祥ꎬ２００５)ꎮ
青藏高原垂穗披碱草具有丰富的遗传变异特

性ꎬ无论在形态学(张建波等ꎬ２００９ꎻ德英等ꎬ２０１１ꎻ

陈仕勇等ꎬ２０１６)、细胞学(Ｄｏｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００９ꎬ２０１１)、
生化标记(Ｍｉａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１１)、分子标记(Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００９ꎻＹａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００９ꎻＣｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１３ꎻ彭语洛等ꎬ
２０１８)等方面ꎬ垂穗披碱草均呈现出丰富的遗传变

异特性ꎮ 而达乌力披碱草仅在遗传多样性研究评

价方面有少量报道(李永祥等ꎬ２００５)ꎮ 前人研究认

为地理环境因素在垂穗披碱草遗传多样形成中起

着重要作用(严学兵等ꎬ２００７ꎻＣｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００９)ꎬ环
境因素在长期自然选择过程中可以塑造不同生态

型的多样性形成ꎬ但是物种内在的遗传多样性形成

及维持机制对物种多样性形成起着决定作用ꎬ而关

于这方面的研究鲜有报道ꎮ 由于垂穗披碱草和达

乌力披碱草染色体组成相似ꎬ且同域分布时两个物

种所处外界环境相同ꎬ因此本研究通过比较分析两

个同域分布物种的遗传多样性及遗传结构ꎬ旨在深

入了解种间杂交基因渗透在青藏高原地区同域分

布的垂穗披碱草和达乌力披碱草遗传多样性形成

的内在机制中的作用ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

实验材料采自青藏高原青海湖地区同一区

域ꎬ材料来源和编号如表 １ 所示ꎮ

９１４３ 期 路兴旺等: 同域分布垂穗披碱草和达乌力披碱草遗传多样性和遗传结构分析



表 １　 本实验所用材料信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ

种名
Ｓｐｅｃｉｅｓ ｎａｍｅ

群体
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

样地
Ｓａｍｐｌｅ ｐｌｏｔ

地理位置
Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ
ｌｏｃａｔｉｏｎ

纬度 / 经度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ /
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

海拔
Ａｌｔｉｔｕｄｅ
(ｍ)

样本数
Ｓａｍｐｌｅ
ｎｕｍｂｅｒ

垂穗披碱草
Ｅｌｙｍｕｓ ｎｕｔａｎｓ

ｎｗ１９ 青海湖东
Ｅａｓｔ ｏｆ Ｑｉｎｇｈａｉ Ｌａｋｅ

青海省海南州
Ｈａｉｎａｎ Ｓｔａｔｅꎬ Ｑｉｎｇｈａｉ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

３６°３３′ Ｎ /
１００°４３′ Ｅ

３ １５５ １９

Ｅｎ 青海湖西
Ｗｅｓｔ ｏｆ Ｑｉｎｇｈａｉ Ｌａｋｅ

青海省海北州
Ｈａｉｂｅｉ Ｓｔａｔｅꎬ Ｑｉｎｇｈａｉ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

３６°５８′ Ｎ /
１００°５３′ Ｅ

３ ０７９ １４

达乌力披碱草
Ｅ. ｄａｈｕｒｉｃｕｓ

Ｅｄａ 青海湖东
Ｅａｓｔ ｏｆ Ｑｉｎｇｈａｉ Ｌａｋｅ

青海省海南州
Ｈａｉｎａｎ Ｓｔａｔｅꎬ Ｑｉｎｇｈａｉ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

３６°３３′ Ｎ /
１００°４３′ Ｅ

３ １５５ １１

Ｅｄ 青海湖西
Ｗｅｓｔ ｏｆ Ｑｉｎｇｈａｉ Ｌａｋｅ

青海省海北州
Ｈａｉｂｅｉ Ｓｔａｔｅꎬ Ｑｉｎｇｈａｉ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

３６°５８′ Ｎ /
１００°５３′ Ｅ

３ ０７９ １４

１.２ 方法

１.２.１ 基因组总 ＤＮＡ 提取 　 取垂穗披碱草和达乌

力披碱草各 ２０ 粒种子ꎬ单粒置于培养皿中ꎬ当种

子萌发长出幼根时ꎬ移栽到瓦盆中ꎬ当其长出 ３ ~ ４
片叶子时ꎬ采用改良 ＣＴＡＢ 法(Ａｌｌｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００６)
提取基因组总 ＤＮＡꎮ 提取的 ＤＮＡ 浓度和质量用

紫 外 分 光 光 度 计 ( Ｎａｎｏｄｒｏｐ２０００ｃꎬ Ｔｈｅｒｍｏ
ＳｃｉｅｎｔｉｆｉｃꎬＷｉｌｍｉｎｇｔｏｎꎬＤＥꎬＵＳＡ)和 １％的琼脂糖凝

胶电泳检测ꎮ
１.２.２ 多态性引物筛选 　 选用 ５３ 对老芒麦 ＳＳＲ 引

物(Ｌｅｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１４)和 ３７ 对 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 引物(Ｚｈｏｕ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２０１６)ꎬ以及对应的优化反应条件和体系ꎬ随机

挑选 ５ 份垂穗披碱草和 ５ 份达乌力披碱草 ＤＮＡ 进

行 ＰＣＲ 扩增ꎮ 待扩增完成后ꎬ应用 ８％的聚丙烯酰

胺凝胶电泳检测ꎬ筛选出扩增条带清晰、杂带少、
扩增结果稳定的引物ꎬ待用ꎮ
１.２.３ ＳＳＲ 扩增和 ＰＡＧＥ 电泳 　 扩增体系和反应程

序如下:反应总体积 ２５ μＬꎬ其中含 Ｔａｋａｒａ 公司的 １０
×ＰＣＲ Ｂｕｆｆｅｒ ２.５ μＬꎬ２.５ ｍｍｏｌ􀅰Ｌ￣１的 ｄＮＴＰ ２.５ μＬꎬ
上下游引物各 １ μＬꎬＤＮＡ 模板(５０ ｎｇ􀅰μＬ￣１)１ μＬꎬ
ｒＴａｑ 酶 ０.３ μＬꎬｄｄ Ｈ２Ｏ 补足 ２５ μＬꎮ ＰＣＲ 反应程

序:９４ ℃预变性 ５ ｍｉｎꎻ９４ ℃变性 ３０ ｓꎬ５０ ℃ / ６０ ℃
退火 ３０ ｓꎬ７２ ℃延伸 ３０ ｓꎬ共 ３５ 个循环ꎻ７２ ℃延伸

１０ ｍｉｎꎮ ＰＣＲ 产物采用 ８％的聚丙烯酰胺凝胶电泳ꎬ
３００ Ｖ 电压下电泳 ５０ ｍｉｎꎬ嗅化乙锭(ＥＢ)染色ꎬ并
用 ＢＩＯ￣ＲＡＤ 自动凝胶成像系统照相保存ꎮ
１.２.４ 数据分析 　 ＳＳＲ 为共显性分子标记ꎬ依据

ＰＡＧＥ 电泳图读取基因型数据ꎬ参照夏寒冰等

(２００９)提出的分子标记基因型数据转换为二元矩

阵方 法ꎬ 将 得 到 的 “ ０、 １ ” 二 元 矩 阵 数 据 导 入

ＮＴＳＹＳ￣ｐｃ 软件ꎮ 在 ＮＴＳＹＳ 软件中基于 Ｄｉｃｅ 遗传

相似系数(ＧＳ 值)ꎬ采用非加权平均法(ＵＰＧＭＡ)
作聚类分析ꎻ利用 ＰＯＰＧＥＮＥ１.３２ 软件计算等位基

因(Ｎａ)、有效等位基因(Ｎｅ)、期望杂合度(Ｈｅ)、观
察杂合度(Ｈｏ)、香农多样性指数( Ｉ)、多态性位点

百分率(Ｐｐ)和多态性信息含量指数( ＰＩＣ)ꎻ利用

ＡＲＬＩＱＵＩＮ ３. ５ 对 群 体 进 行 分 子 方 差 分 析

(ＡＭＯＶＡ)ꎬ计算居群间和居群内分化系数ꎬ并作

比较ꎮ

２　 结果与分析

２.１ ＳＳＲ 多态性引物筛选

本研究选出 ８ 对扩增条带清晰、多态性良好的

引物(表 ２)ꎬ对同域分布的垂穗披碱草和达乌力

披碱草进行 ＳＳＲ 电泳分析ꎮ
２.２ ＳＳＲ 多样性分析

在 ９０ 对 ＳＳＲ 引物中ꎬ筛选出 ８ 对扩增条带清

晰且稳定的多态性引物ꎬ８ 对 ＳＳＲ 引物在垂穗披碱

草中扩增片段介于 １００ ~ ５００ ｂｐ 之间(图 １)ꎮ 在

３３ 份垂穗披碱中(居群 １ 和居群 ２)共检测到 ２４３
条带ꎬ每个引物扩增产生的多态性条带在 ２２ ~ ４１
条ꎬ平均每个引物产生 ３０.３８ 条带ꎬ其中多态性条

带为 ２７.２５ 条ꎻ每个引物多态性百分率在５７.１４％ ~
１００％之间ꎬ平均多态性条带百分率为 ８９.７１％ꎬ多
态性信息含量(ＰＩＣ)在 ０.５８３ ~ ０.９２４ 之间ꎬ平均值

０２４ 广　 西　 植　 物 ４１ 卷



表 ２　 ＳＳＲ 筛选多态性引物信息
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｐｒｉｍｅｒ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｂｙ ＳＳＲ ｓｃｒｅｅｎ

序号
Ｎｏ.

引物名称
Ｐｒｉｍｅｒ ｎａｍｅ

正向 / 反向
Ｆｏｒｗａｒｄ /
Ｒｅｖｅｒｓｅ

引物序列 (５′￣３′)
Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ (５′￣３′)

退火温度
Ａｎｎｅａｌｉｎｇ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

(℃ )

等位基因
Ａｌｌｅｌｅ

１ ＥＳ￣８２ Ｆ
Ｒ

ＡＴＴＧＡＣＡＡＧＣＴＣＣＴＴＧＣＡＧＡＧＡＴ
ＴＴＴＴＴＣＴＴＣＴＴＧＧＡＴＴＴＣＴＴＣＣＣ

６０ ４

２ ＥＳＧＳ￣１１７ Ｆ
Ｒ

ＣＧＡＧＣＧＡＧＧＴＡＡＡＡＡＧＴＡＴＡ
ＧＴＴＧＴＣＡＣＧＴＴＴＧＡＡＧＣＡＡＧＴ

５０ ４

３ ＥＳ￣１７６ Ｆ
Ｒ

ＧＴＡＴＴＧＧＴＣＴＣＣＴＴＡＧＣＣＴＧＧＴＣ
ＡＴＧＡＴＴＣＣＣＡＧＧＡＣＡＡＡＡＣＴＧＡＴ

６０ ６

４ ＥＳ￣１７９ Ｆ
Ｒ

ＧＣＡＴＧＴＣＣＴＴＴＣＣＡＡＧＡＡＣＴＡＴＡ
ＴＧＣＴＣＣＡＡＴＣＡＡＡＣＡＡＴＴＡＡＴＣＡ

６０ ５

５ ＥＳＧＳ￣１８３ Ｆ
Ｒ

ＧＴＣＡＣＧＴＴＴＧＡＡＧＣＡＡＧＴＡ
ＧＧＣＧＡＧＧＴＡＡＡＡＡＧＴＡＴＡＧ

５０ ３

６ ＥＳＧＳ￣２６６ Ｆ
Ｒ

ＣＡＣＡＧＡＧＣＧＡＧＴＴＧＧＴＴ
ＴＴＧＴＣＡＣＧＴＴＴＧＡＡＧＣＡ

５０ ４

７
８

ＥＳＧＳ￣２７８

ＥＳＧＳ￣３２８

Ｆ
Ｒ
Ｆ
Ｒ

ＣＴＣＴＴＧＡＡＣＡＣＴＣＡＶＧＣＡＣ
ＧＡＧＧＡＡＡＡＡＴＧＴＡＧＣＡＣＴＴ
ＣＣＣＴＴＣＴＧＣＴＴＣＣＴＣＣＣＴＴＴＣ
ＧＴＧＣＧＴＴＧＡＧＣＧＡＡＧＴＴＴＧＧ

５０

５２

２

３

为 ０.８４１(表 ３)ꎮ 在 ２５ 份达乌力披碱草(居群 １
和居群 ２)中扩增片段在 １００ ~ ５００ ｂｐ 之间ꎬ共检测

到 １６３ 条带ꎬ其中多态性条带为 １２４ 条ꎬ平均多态

性位点百分率为 ７６.０７％ꎬ每个引物产生的多态性

条带在 ６ ~ ２６ 条ꎬ平均每个引物产生 ２０.３７ 条带ꎬ
多态性条带 １５. ５ 条ꎻ多态性信息含量 ( ＰＩＣ) 在

０.５２４ ~ ０.８３０ 之间ꎬ平均值为 ０.７０８(表 ３)ꎮ 表 ３
表明垂穗披碱草的扩增条带多态性显著高于达乌

力披碱草ꎮ
２.３ 遗传相似系数及聚类分析

在 ＮＴＳＹＳ 软件中基于 Ｄｉｃｅ 遗传相似性系数

(ＧＳ 值)计算同域分布垂穗披碱草和达乌力披碱

草居群的遗传相似系数ꎮ 总群体遗传相似系数

(ＧＳ)在 ０.０８３ ~ ０.９１９ 之间ꎬ变幅为 ０.８３６ꎬ平均值

为 ０. ４３４ꎮ 居群 １ꎬ３０ 份供试材料间的 ＧＳ 值在

０.０９１ ~ ０.８８０ 之间ꎬ平均 ＧＳ 值为 ０.４８７ꎻ居群 ２ꎬ２８
份供试材料之间的遗传相似性系数在 ０. １２５ ~
０.９６６之间ꎬ平均值为 ０.４８９ꎮ 垂穗披碱草和达乌力

披碱草遗传相似性系数在 ０.０８３ ~ ０.９１９ 之间ꎬ变
幅为 ０.８３６ꎬ平均值为 ０.４３４ꎮ 在垂穗披碱草材料

中ꎬ遗传相似性系数在 ０.０７１ ~ ０.９１９ 之间ꎬ平均值

为 ０.４２６ꎻ达乌力披碱草材料中ꎬ遗传相似性系数

在 ０.０９５ ~ ０.９６６ 之间ꎬ平均值为 ０.６０４ꎮ

基于遗传相似系数 ＧＳꎬ采用 ＵＰＧＭＡ 法可以将

垂穗披碱草和达乌力披碱草明显分开(图 ２、图 ３)ꎮ
２.４ 遗传多样性分析

ＰＯＰＧＥＮＥ 分析结果(表 ４)表明ꎬ同域分布垂

穗披碱草的各个多样性指数都显著高于达乌力披

碱草ꎮ 居群 １ 垂穗披碱草的多样性指数 (Ｎａ ＝
４.６３ꎬＮｅ ＝ ３.００ꎬＨｅ ＝ ０.６１ꎬＩ＝ １.１５ꎬＰｐ ＝ １００％)均大

于达乌力披碱草(Ｎａ ＝ ２.５０ꎬＮｅ ＝ ２. １７ꎬＨｅ ＝ ０. ４９ꎬ
Ｉ＝ ０.７７ꎬＰｐ ＝ ８７.５％)ꎻ居群 ２ 垂穗披碱草多样性指

数(Ｎａ ＝ ６.００ꎬＮｅ ＝ ４.１１ꎬＨｅ ＝ ０.７７ꎬＩ ＝ １.５３)也均大

于达乌力披碱草(Ｎａ ＝ ２.５０ꎬＮｅ ＝ ２. ２５ꎬＨｅ ＝ ０. ５６ꎬ
Ｉ＝ ０.７７)ꎮ 从类群水平来看ꎬ垂穗披碱草的遗传多

样性平均值 (Ｎａ ＝ ５. ３２ꎬＮｅ ＝ ３. ５６ꎬＨｅ ＝ ０. ６９ꎬ Ｉ ＝
１.３４ꎬＰｐ ＝ １００％)明显大于达乌力披碱草多样性指

数平均值(Ｎａ ＝ ２.５０ꎬＮｅ ＝ ２.２１ꎬＨｅ ＝ ０.５３ꎬＩ ＝ ０.８０ꎬ
Ｐｐ ＝ ９３.７５％)ꎮ
２.５ 两披碱草种内居群遗传分化

居群遗传结构分析结果(表 ５)表明ꎬ两种披碱

草均存在居群遗传分化ꎬ垂穗披碱草的居群分化

系数(Ｇ ｓｔ ＝ ０. ０３４)明显低于达乌力披碱草(Ｇ ｓｔ ＝
０.０７０)ꎬ表明这两种披碱草的种内居群间遗传变

异占总遗传变异的 ３.４％和 ７.０％ꎬ各自的绝大多数

变异来自于各居群内(９６.６％和 ９３％)ꎮ 根据遗传
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Ａ. 垂穗披碱草 ｎｗ￣居群ꎻ Ｂ . 达乌力披碱草 Ｅｄ 居群ꎮ
Ａ. Ｅｌｙｍｕｓ ｎｕｔａｎｓ ｎｗ￣ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎꎻ Ｂ. Ｅ. ｄａｈｕｒｉｃｕｓ Ｅｄ￣ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

图 １　 ＳＳＲ 引物 ＥＳ￣８２ 在垂穗披碱草和达乌力披碱草不同个体中扩增产物 ＰＡＧＥ 电泳图
Ｆｉｇ. １　 ＰＡＧＥ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｏｆ ＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒ ＥＳ￣８２ ｉｎ Ｅｌｙｍｕｓ ｎｕｔａｎｓ ａｎｄ Ｅ. ｄａｈｕｒｉｃｕｓ

分化系数(Ｇ ｓｔ)计算得到两物种的居群间基因流较

显著ꎬ分别为 Ｎｍ ＝ ９.０３０ 和 Ｎｍ ＝ ５.０５３ꎮ 不同位点

居群遗传分化程度存在差异ꎬ在垂穗披碱草居群

间ꎬ位点 ＥＳ￣８２ 和 ＥＳＧＳ￣３２８ 遗传分化程度最高

(Ｇ ｓｔ ＝ ０.０５１)ꎬ位点 ＥＳＧＳ￣１１７ 遗传分化程度最低

(Ｇ ｓｔ ＝ ０.０１４)ꎻ在达乌力披碱草中ꎬ位点 ＥＳ￣８２ 的

分化程度最高(Ｇ ｓｔ ＝ ０.２４８)ꎬＥＳＧＳ￣１１７ 的遗传分化

程度最低(Ｇ ｓｔ)＝ ０.０３１ꎮ
分子方差分析结果(表 ６)表明ꎬ垂穗披碱草和

达乌力披碱草的遗传变异主要存在于居群内ꎮ 垂

穗披碱草居群内遗传变异水平(８０. ９２％)大于达

乌力披碱草居群内(６３.６２％)ꎬ垂穗披碱草种内居

群间的遗传变异固定指数(Ｆ ｓｔ ＝ ０.１９)低于达乌力

披碱草种内居群间(Ｆ ｓｔ ＝ ０.３６)ꎬ两物种种内的居

群遗传分化均达到显著水平(Ｐ<０.００１)ꎮ ＡＭＶＯＡ
分析得到的遗传变异固定指数(Ｆ ｓｔ)和 Ｗｒｉｇｈｔ 的 Ｆ
统计量的 Ｆ ｓｔ相当ꎬ都可得到不同地理分布居群间

的基因流ꎮ 根据公式 Ｎｍ ＝ ０.２５(１－ Ｆ ｓｔ) / Ｆ ｓｔꎬ得到

垂穗披碱草居群间的基因流(Ｎｍ ＝ １.０６６)显著大

于达乌力披碱草居群间的基因流(Ｎｍ ＝ ０.４４４)ꎬ且
两者均低于各自基于 Ｇ ｓｔ计算的基因流(表 ５)ꎬ由
此说明地理居群间发生基因交流不显著ꎬ对居群

的遗传分化并不能起到重要的作用ꎮ
２.６ 同域分布居群披碱草种间遗传分化

从表 ７ 结果可以看出ꎬ同域分布披碱草种间的

遗传分化系数平均仅为 ０.０５４ꎬ说明同域分布的垂

穗披碱草和达乌力披碱草居群的遗传多样性主要

存在于两近缘种内(９４.６％)ꎬ 仅有 ５.２％分布于两

２２４ 广　 西　 植　 物 ４１ 卷



表 ３　 ＳＳＲ 引物在供试材料中扩增及多态性
Ｔａｂｌｅ ３　 Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｏｆ ＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓ ｉｎ ｔｅｓｔ ｍａｔｅｒｉａｌｓ

引物
Ｐｒｉｍｅｒ

垂穗披碱草 Ｅｌｙｍｕｓ ｎｕｔａｎｓ

总条带数
ＴＮＢ

多态性
条带数
ＮＰＢ

多态性
条带比率

ＰＢ
(％)

多态性
信息含量

ＰＩＣ

达乌力披碱草 Ｅ. ｄａｈｕｒｉｃｕｓ

总条带数
ＴＮＢ

多态性
条带数
ＮＰＢ

多态性
条带比率

ＰＢ
(％)

多态性
信息含量

ＰＩＣ

ＥＳ￣８２ ２６ ２５ ９６.１５ ０.８１６ １５ １２ ８０ ０.８０４
ＥＳ￣１７６ ２６ ２５ ９６.１５ ０.８６７ ２４ ２１ ８７.５０ ０.６７１
ＥＳ￣１７９ ２２ ２２ １００ ０.５８３ １３ １３ １００ ０.５５４

ＥＳＧＳ￣１１７ ２３ ２０ ８６.９６ ０.８６７ ２０ １３ ６５ ０.８１１
ＥＳＧＳ￣１８３ ４１ ３９ ９５.１２ ０.８９５ ２３ １９ ８２.６１ ０.７９０
ＥＳＧＳ￣２６６ ３１ ３０ ９６.７８ ０.８７７ １６ １４ ８７.５ ０.６７７
ＥＳＧＳ￣２７８ ３９ ３７ ９４.８７ ０.８９１ ３０ ２６ ８６.６７ ０.８３０
ＥＳＧＳ￣３２８ ３５ ２０ ５７.１４ ０.９２９ ２２ ６ ２７.２７ ０.５２４
总计 Ｔｏｔａｌ ２４３ ２１ ８９.７１ １６３ １２４ ７６.０７
均值 Ｍｅａｎ ３０.３８ ２７.２５ ９０.３９ ０.８４１ ２０.３７ １５.５０ ７７.０７ ０.７０８

　 注: ＴＮＢ. 总条带数ꎻ ＮＰＢ. 多态性条带数ꎻ ＰＢ. 多态性条带比率ꎻ ＰＩＣ. 多态性信息含量ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: ＴＮＢ. Ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｂａｎｄｓꎻ ＮＰＢ. Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｂａｎｄｓꎻ ＰＢ. Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｆｒａｇｍｅｎｔｓꎻ ＰＩＣ. Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ
ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔ.

表 ４　 垂穗披碱草和达乌力披碱草遗传多样性指数
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ Ｅｌｙｍｕｓ ｎｕｔａｎｓ ａｎｄ Ｅ. ｄａｈｕｒｉｃｕｓ

种类
Ｓｐｅｃｉｅｓ

居群
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

等位基因
Ｎａ

有效等位基因
Ｎｅ

期望杂合度
Ｈｅ

香农指数
Ｉ

多态性位点百分率
Ｐｐ(％)

垂穗披碱草 Ｅｌｙｍｕｓ ｎｕｔａｎｓ １ ４.６３ ３.００ ０.６１ １.１５ １００
２ ６.００ ４.１１ ０.７７ １.５３ １００

平均值 Ｍｅａｎ ５.３２ ３.５６ ０.６９ １.３４ １００
达乌力披碱草 Ｅ. ｄａｈｕｒｉｃｕｓ １ ２.５０ ２.１７ ０.４９ ０.７７ ８７.５

２ ２.５０ ２.２５ ０.５６ ０.８３ １００
平均值 Ｍｅａｎ ２.５０ ２.２１ ０.５３ ０.８０ ９３.７５

物种间ꎻ同域分布的种间的基因流 (Ｎｍ ) 达到了

４.４４３ꎬ说明在同域分布的这两种披碱草属种间存

在明显的基因交流ꎻ两个地区的同域分布的居群

种间遗传分化分别为 ０.０５７ 和 ０.０５０ꎬ二者的差异

程度不明显ꎬ这两种披碱草的基因流 (Ｎｍ ) 很接

近ꎬ分别为 ４.１３６ 和４.７５０ꎬ说明不同地区同域分布

的这两种披碱草种间基因有明显基因流且交流程

度很接近ꎮ

３　 讨论与结论

高原地区垂穗披碱草呈现丰富的遗传变异

性ꎬ对于该地区垂穗披碱草遗传多样性研究一向

受到高原生态学家和牧草育种者的重视ꎮ Ｙａｎ ｅｔ

ａｌ.(２００９)对来自青藏高原不同海拔高度的 １４ 个

垂穗披碱草居群共 ３００ 多个个体ꎬ利用 ＡＦＬＰ 标记

进行了遗传多样性评价ꎬ结果揭示不同居群位点

多态性比例在 ３３. ２１％ ~ ７７. ８０％ 之 间ꎬ总 体 为

７３.５２％ꎻ基因多样性指数(Ｈｅ)在０.２１９ ４ ~ ０.３５９ ２
之间ꎬ 总 体 为 ０.４２８ ５ꎻ 香 农 多 样 性 指 数 ( Ｉ) 在

０.３５５ ０ ~ ０.５４９ １ 之间ꎬ总 体 为 ０.６１９ ８ꎮ Ｃｈｅｎ ｅｔ
ａｌ.(２０１３)对来自不同海拔高度的 ５０ 多份垂穗披

碱草材料ꎬ利用 ＳＳＲ 标记进行了遗传性评价ꎬ结果

揭示不同居群间位点多态性比例在 ５４. ８６％ ~
７４.３１％之间ꎬ基因多样性指数在０.１６２ ９ ~ ０.１９８ ７
之间ꎬ香农多样性指数在０.２５７ ９ ~ ０.３１１ ９之间ꎮ
我们利用 ＳＳＲ 标记对来自 ２ 个不同居群的 ５８ 个

个体遗传多样进行检测ꎬ结果显示平均位点多态

３２４３ 期 路兴旺等: 同域分布垂穗披碱草和达乌力披碱草遗传多样性和遗传结构分析



ｎｗ１９￣为垂穗披碱草居群编号ꎻＥ.ｄ 为达乌力披碱草居群编号ꎮ
ｎｗ１９￣ｉｓ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ Ｅ. ｎｕｔａｎｓ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎꎻ Ｅ.ｄ ｉｓ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ Ｅ. ｄａｈｕｒｉｃｕｓ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ.

图 ２　 基于 ＵＰＧＭＡ 构建的垂穗披碱草和达乌力披碱草聚类分析图 (居群 １)
Ｆｉｇ. ２　 Ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｅｌｙｍｕｓ ｎｕｔａｎｓ ａｎｄ Ｅ. ｄａｈｕｒｉｃｕｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＵＰＧＭＡ (Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ １)

性比例达 ９３.７５％ꎬ基因多样性指数在 ０.６１ ~ ０.７７
之间ꎬ总体为 ０.６９ꎬ香农多样性指数在 １.１５ ~ １.５３
之间ꎬ总体为 １.３４ꎮ 在本研究中揭示的垂穗披碱

草遗传多样性指标均高于前人的结果ꎬ这与不同

研究中采用的分子标记类型不同有关ꎬ因为不同

分子标记类型ꎬ多态性高低不同ꎬ最终导致研究结

果差异的出现ꎮ Ｙａｎ ｅｔ ａｌ.(２００９)利用 ＡＦＬＰ 标记

得出多态性位点比例在 ６６.３％ ~ ８３.４％之间ꎬ平均

为 ７５.０％ꎮ 本研究中 ＳＳＲ 标记多态性位点比例在

５１.２％ ~ ９６. ２％之间ꎬ平均为 ９０. ４％ꎮ Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.
(２０１３)利用的 ＳＳＲ 标记来源于普通小麦和 Ｅｌｙｍｕｓ
ａｌａｓｋａｎｕｓꎬ在垂穗披碱草中位点多态性比例为

６６.７％ ~ １００％ꎬ平均为９１.４％ꎬ但是平均多态性条

数(７.３３)和多态性信息含量(０.２２４)远低于本研

究中 ＳＳＲ 标记揭示的结果(分别为 ２７.３ 和 ０.８４)ꎮ
究其原因ꎬ是因为本研究中利用的 ＳＳＲ 标记来自

于和垂穗披碱草同域分布的近缘物种老芒麦

(Ｅ. ｓｉｂｉｒｉｃｕｓ)ꎬ因此ꎬ这些 ＳＳＲ 标记在垂穗披碱草

中更容易扩增出基因组中存在的多态性位点ꎮ
本研究揭示了垂穗披碱草遗传多样性高于同

域分布的达乌力披碱草ꎬ但是在遗传结构上两个

物种有相似之处ꎮ 垂穗披碱草和达乌力披碱草自

交结实 率 很 高ꎬ 为 典 型 的 自 花 授 粉 植 物 ( Ｌｕꎬ
１９９３ꎻ德英等ꎬ２０１５)ꎮ 通常自花授粉植物的遗传

结构模式中ꎬ大部分的遗传变异应存在于居群间

(Ｆａｈｉｍａ ｅｔ ａｌ.ꎬ１９９９)ꎬ但本研究对青藏高原地区

同域分布垂穗披碱草和达乌力披碱草遗传结构分

析表明ꎬ垂穗披碱草和达乌力披碱草居群内遗传
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Ｅｎ 为垂穗披碱草居群编号ꎻ Ｅｄ 为达乌力披碱草居群编号ꎮ
Ｅｎ ｉｓ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ Ｅ. ｎｕｔａｎｓ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎꎻ Ｅｄ ｉｓ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ Ｅ. ｄａｈｕｒｉｃｕｓ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ.

图 ３　 基于 ＵＰＧＭＡ 构建的垂穗披碱草和达乌力披碱草聚类分析图 (居群 ２)
Ｆｉｇ. ３　 Ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｅｌｙｍｕｓ ｎｕｔａｎｓ ａｎｄ Ｅ. ｄａｈｕｒｉｃｕｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＵＰＧＭＡ (Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ２)

变异(９６.６％和 ９３.０％)显著高于居群间遗传变异

(３.４％和 ７.０％)ꎬ遗传变异主要存在于居群内个体

间ꎮ ＡＭＯＶＡ 分析表明ꎬ垂穗披碱草和达乌力披碱

草居群内遗传变异分别为 ８０.９２％和 ６３.６２％ꎬ居群

间遗传变异仅为 １９.０８％和 ３６.３８％ꎮ 也有研究显

示ꎬ利用不同遗传标记也揭示垂穗披碱草居群内

部遗传多样性高于居群间的遗传结构特性(Ｙａｎ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２００９ꎻＣｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１３)ꎮ Ｙａｎ ｅｔ ａｌ. (２０１０)进

一步对高原地区垂穗披碱草遗传结构分析ꎬ认为

由牲畜放牧带动种子产生的强基因流有可能是造

成这种结果的原因ꎮ 垂穗披碱草形态学显著区别

于达乌力披碱草ꎬ垂穗披碱草下垂以及长的颖芒

等特性似乎有利于种子通过动物毛发进行传播ꎬ
但是达乌力披碱草直立、短芒或无芒的穗型似乎

不利于这种传播方式ꎮ 老芒麦为垂穗披碱草近缘

物种ꎬ同样为青藏高原广为分布的优质牧草ꎬ老芒

麦在外部形态上与垂穗披碱草非常相似ꎬ野外环

境很难从形态学上区分二者ꎮ 李永祥(２００５)对中

国境内老芒麦(包括来自青海的老芒麦居群)进行

了遗传结构分析ꎬ结果表明老芒麦符合自花授粉

植物的遗传结构特点ꎬ居群内遗传多样性指数为

０.３０ꎬ居群间为 ０.４１ꎬ占全部多样性的 ５８％ꎮ 同为

和垂穗披碱草形态相似的优质牧草物种ꎬ但老芒

麦和垂穗披碱草在遗传结构特性上并不一致ꎮ 由

此我们推测ꎬ高原地区垂穗披碱草和老芒麦的群

体遗传结构可能并不被流动放牧显著影响ꎮ
达乌力披碱草为达乌力披碱草复合群下的一

个物种ꎬ达乌力披碱草复合群包含披碱草、麦宾草

(Ｅｌｙｍｕｓ ｔａｎｇｕｔｏｒｕｍ)、肥披碱草(Ｅ. ｅｘｃｅｌｓｕｓ)、圆柱

披碱草(Ｅ. ｃｙｌｉｎｄｒｉｃｕｓ) 等(卢生莲等ꎬ １９８７ꎻ Ｌｕꎬ
１９９３ꎻ Ｂａｕｍ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１ꎻ 颜济和杨俊良ꎬ ２０１３)ꎮ
Ａｇａｆｏｎｏｖ(２００１)对达乌力披碱草复合群物种的种

间从形态学、贮藏蛋白和分子等三个不同水平上

进行了详细的研究ꎬ 建议在合适的范围内定义为
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表 ５　 垂穗披碱草和达乌力披碱草居群的遗传多样性
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｉｅｓ ｏｆ Ｅｌｙｍｕｓ ｎｕｔａｎｓ ａｎｄ Ｅ. ｄａｈｕｒｉｃｕｓ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

位点
Ｌｏｃｕｓ

垂穗披碱草 Ｅ. ｎｕｔａｎｓ

Ｈ ｔ Ｈｓ Ｄｓｔ Ｇｓｔ Ｎｍ

达乌力披碱草 Ｅ. ｄａｈｕｒｉｃｕｓ

Ｈ ｔ Ｈｓ Ｄｓｔ Ｇｓｔ Ｎｍ

ＥＳ￣８２ ０.６０４ ０.５７３ ０.０３１ ０.０５１ ４.６５２ ０.３９９ ０.３００ ０.０９９ ０.２４８ ０.７５８
ＥＳＧＳ￣１１７ ０.８０９ ０.７９８ ０.０１１ ０.０１４ １７.６０７ ０.６５０ ０.６３０ ０.０２０ ０.０３１ ７.８１５
ＥＳ￣１７６ ０.５８１ ０.５５２ ０.０２９ ０.０５０ ４.７５０ ０.４７３ ０.４５０ ０.０２３ ０.０４９ ４.８５２
ＥＳ￣１７９ ０.６２６ ０.６０３ ０.０２３ ０.０３７ ６.５０７ ０.５３４ ０.５００ ０.０３４ ０.０６４ ３.６５６

ＥＳＧＳ￣１８３ ０.８０６ ０.７８９ ０.０１７ ０.０２１ １１.６５５ ０.５７２ ０.５５２ ０.０２０ ０.０３５ ６.８９３
ＥＳＧＳ￣２６６ ０.７３９ ０.７２２ ０.０１７ ０.０２４ １０.１６７ ０.５１７ ０.４９５ ０.０２２ ０.０４３ ５.５６４
ＥＳＧＳ￣２７８ ０.７３４ ０.７１９ ０.０１５ ０.０２０ １２.２５０ ０.６２９ ０.５９５ ０.０３４ ０.０５４ ４.３８０
ＥＳＧＳ￣３２８ ０.６９３ ０.６５８ ０.０３５ ０.０５１ ４.６５２ ０.６１８ ０.５９５ ０.０２３ ０.０３７ ６.５０７

平均值 Ｍｅａｎ ０.６９９ ０.６７７ ０.０２２ ０.０３４ ９.０３０ ０.５４９ ０.０３４ ０.０３４ ０.０７０ ５.０５３

　 注: Ｈ ｔ . 种群总遗传多样性ꎻ Ｈ ｓ . 种群内遗传多样性ꎻ Ｄｓｔ . 居群间遗传多样性ꎻ Ｇｓｔ . 遗传分化系数ꎻ Ｎｍ . 基因流ꎮ 下同ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｈ ｔ . Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｔｏｔａｌ ｇｅｎｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎻ Ｈ ｓ . Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｗｉｔｈｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎꎻ Ｄｓｔ . Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓꎻ Ｇｓｔ .
Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔꎻ Ｎｍ . Ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

表 ６　 垂穗披碱草和达乌力披碱草居群的分子方差分析(ＡＭＯＶＡ)
Ｔａｂｌｅ ６　 ＡＭＯＶＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｅｌｙｍｕｓ ｎｕｔａｎｓ ａｎｄ Ｅ. ｄａｈｕｒｉｃｕｓ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

变异来源
Ｓｏｕｒｃｅ ｏｆ ｖａｒｉａｔｉｏｎ

自由度
ｄｆ

方差和
Ｓｕｍ ｏｆ
ｓｑｕａｒｅ

变异组分
Ｖａｒｉａｎｃｅ
ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ

变异百分比
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ

ｖａｒｉａｔｉｏｎ
(％)

固定指数
Ｆｉｘａｔｉｏｎ
ｉｎｄｅｘ

Ｐ 值
Ｐ ｖａｌｕｅ

垂穗披碱草居群 Ｅ. ｎｕｔａｎｓ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
居群间 Ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ １ ２８.９０６ ０.７６４ １９.０８ Ｆｓｔ ＝ ０.１９ Ｐ<０.００１
居群内 Ｗｉｔｈｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ６６ ２１３.６８２ ３.２４０ ８０.９２
总和 Ｔｏｔａｌ ６７ ２４２.５８８ ４.００３ １００
达乌力披碱草居群 Ｅ. ｄａｈｕｒｉｃｕｓ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
居群间 Ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ １ ３７.６７８ １.４５５ ３６.３８ Ｆｓｔ ＝ ０.３６ Ｐ<０.００１
居群内 Ｗｉｔｈｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ４８ １２３.５４２ ２.５４４ ６３.６２
总和 Ｔｏｔａｌ ４９ １６１.２２０ ３.９９９ １００

表 ７　 同域分布垂穗披碱草和达乌力披碱草

群体种间的遗传分化
Ｔａｂｌｅ ７　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｅｌｙｍｕｓ ｎｕｔａｎｓ

ａｎｄ Ｅ. ｄａｈｕｒｉｃｕｓ ｉｎ ｓｙｍｐａｔｒｉｃ ｓｐｅｃｉｅｓ

居群 Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ Ｈ ｔ Ｈ Ｄｓｔ Ｇｓｔ Ｎｍ

居群 １
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ １

０.５８３ ０.５５０ ０.０３３ ０.０５７ ４.１３６

居群 ２
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ２

０.６７８ ０.６４４ ０.０３４ ０.０５０ ４.７５０

平均值
Ｍｅａｎ

０.６３１ ０.５９７ ０.０３４ ０.０５４ ４.４４３

种内关系ꎮ 李永祥(２００５)利用 ＳＳＲ 和 ＩＳＳＲ 对中

国境内达乌力披碱草复合群种间亲缘关系进行了

研究ꎬ结果表明在 ＳＳＲ 和 ＩＳＳＲ 水平上几乎无法区

分达乌力披碱草和圆柱披碱草ꎮ 在本研究中达乌

力披碱草取样地区为达乌力披碱草复合群物种多

样性分布地区ꎬ同域分布有圆柱披碱草、麦宾草、
肥披碱草等ꎬ同时考虑到该地区为达乌力披碱草

复合群在该地区有特殊分化类型存在(李永祥ꎬ
２００５)ꎬ因此ꎬ我们认为本研究中揭示的达乌力披

碱草遗传多样性特性和遗传结构特点更有可能归

因于达乌力披碱草居群内部已经存在的遗传分

化ꎮ 同样ꎬ我们推测同域分布的垂穗披碱草居群

内存在的大量遗传变异ꎬ可能来源于该群体中存

在的不同遗传分化类型ꎮ

６２４ 广　 西　 植　 物 ４１ 卷



披碱草属物种呈现复杂的网状进化特征ꎬ不
同物种间杂交基因渗透普遍存在ꎬ种间杂交基因

渗透在披碱草属物种多样性及遗传多样性形成中

起着 重 要 的 作 用 ( Ｓｕｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４ꎻ Ｗｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１６)ꎮ 青藏高原地区为披碱草属物种多样性分

布区域ꎬ在该地区存在丰富四倍体和六倍体披碱

草属物种(卢生莲等ꎬ１９８７ꎻ刘尚武等ꎬ１９９９)ꎬ研究

表明垂穗披碱草和 １３ 种四倍体披碱草和 ４ 种六倍

体披 碱 草 物 种 间 很 容 易 杂 交 获 得 种 子 ( Ｌｕꎬ
１９９３)ꎬ另外在该区不同披碱草属物种间天然杂种

高频率发生(相吉山ꎬ２００８ꎻ刘晓燕ꎬ２０１７ꎻ陈丽丽

等ꎬ２０１８ꎻ路兴旺等ꎬ２０１９)ꎮ 同倍性或不同倍性物

种间 杂 交 在 后 代 中 产 生 较 高 的 染 色 体 变 异

(Ｌｉｐｍｍａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３ꎻＣｈｅｓｔｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎬ在我

们的前期研究中发现垂穗披碱草群体中存在高频

率染色体变异(Ｄｏｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９ꎬ ２０１７)ꎮ 因此ꎬ我
们认为垂穗披碱草与同域分布的近缘物种间存在

的种间杂交基因渗透有可能对于该群体的遗传分

化起着重要的作用ꎮ 与垂穗披碱草相比ꎬ达乌力

披碱草复合群物种的核型相对保守ꎬ该复合群物

种均具有 ２ 对物种特异性易位染色体存在(Ｄｏｕ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１１ꎻ Ｙａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎬ物种特异性易位染色

体被认为在多倍体形成初期在核质互作中对细胞

质的育性恢复和基因组稳定化选择中起着重要的

作用(Ｇｉｌｌꎬ １９９１)ꎬ因此ꎬ达乌力披碱草和垂穗披碱

草虽然都为基因组相似的同倍体物种ꎬ但是达乌力

披碱草特殊的核质稳定机制可能对与不同披碱草

物种间杂交基因渗透具有一定的阻碍作用ꎬ达乌力

披碱草种群遗传分化更倾向与复合群内其他物种

间的杂交基因渗透ꎮ 本研究表明ꎬ同域分布的垂穗

披碱草遗传多样性高于达乌力披碱草ꎬ相对于达乌

力披碱草ꎬ这可能是由于垂穗披碱草更易与其他更

多物种发生杂交基因渗透ꎻ不同居群中垂穗披碱草

和达乌力披碱草之间有基因流存在ꎬ但是达乌力披

碱草特殊的核质互作机制ꎬ可能在维持达乌力披碱

草物种稳定性方面起着关键的作用ꎮ
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