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基于 ＳＳＲ 标记的山东省小麦 ＤＮＡ 指纹图谱的构建

李　 莉１ꎬ２ꎬ王俊峰２ꎬ颜廷进２ꎬ李娜娜２ꎬ丁汉凤２ꎬ樊守金１

( １山东师范大学ꎬ济南 ２５００１４ꎻ２山东省农作物种质资源中心 / 山东省作物遗传改良与生态生理重点实验室 /
农业部作物基因资源与种质创制山东科学观测实验站ꎬ济南 ２５０１００)

　 　 摘要:以山东省 ４１ 份小麦种质资源为材料ꎬ使用 ４６ 对引物ꎬ通过 ＳＳＲ 技术对其进行了 ＤＮＡ 指纹数据库的构建ꎮ 结果显

示ꎬ所采用的 ４６ 对引物在本试验材料中共检测到 ６９ 个等位基因ꎬ有较好的多态性ꎮ 利用 ＮＴＳＹＳ 进行 ＵＰＧＭＡ 聚类分析后ꎬ发
现这 ４１ 种材料在遗传相似系数 ０. ６８ 为阀值处可以分为 ３ 个类群ꎮ 试验证明该方法能够分辨各个种质间的亲缘关系ꎬ能够较

好满足小麦 ＤＮＡ 指纹数据库的构建要求ꎬ对山东省小麦遗传资源的收集、保存、分类、评价、核心种质的建立等研究工作提供

理论依据ꎮ
　 　 关键词:小麦ꎻＳＳＲꎻＤＮＡ 指纹数据库
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小麦是世界上最重要的粮食作物之一ꎬ世界上有

超过 ３５％的人口以小麦为主食[１]ꎬ在各种谷物中ꎬ小
麦因为其经济以及营养方面的价值而备受关注ꎮ 生

产实践证明ꎬ不断选育和推广优良品种ꎬ是提高产量

最经济有效的措施ꎮ 因此ꎬ小麦遗传多样性研究以及

品质改良的重要性显得越发突出ꎮ 遗传多样性的研

究对生物多样性的保护和生物资源的可持续利用都

有重要意义ꎬ因而受到国内外的广泛重视[２]ꎮ
ＳＳＲꎬ简单序列重复(ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔ)ꎬ又

称微卫星ꎬ是一类由 １ ~ ５ 个核苷酸为重复单位组成

的长达几十个核苷酸的串联重复序列[３]ꎮ 同一类

的微卫星可分布于整个基因组的不同位置上ꎮ 每个

座位上重复单位的数目及至重复单位的序列都有可

能不完全相同ꎬ因而造成了每个座位上的多态性ꎮ
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这种多态性的信息量是比较高的ꎮ 由于每个微卫星

ＤＮＡ 两端的序列多是相对保守的单拷贝序列ꎬ因而

可根据其两端的序列设计 １ 对特异的引物ꎬ通过扩

增而产生多态性ꎮ
与 ＲＦＬＰ ( ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ ｆｒａｇｍｅｎｔ ｌｅｎｇｔｈ ｐｏｌｙｍｏｒ￣

ｐｈｉｓｍ) 和 ＲＡＰＤ ( ｒａｎｄｏｍ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ
ＤＮＡ) 等不同的是ꎬ微卫星标记能够产生足够的等

位基因多样性ꎬ用于亚种内或生态型内的品种鉴

定[４]ꎮ 朱作峰等[５] 利用 ４８ 个微卫星标记和 ５０ 个

ＲＦＬＰ 探针对 ６ 个生态型的 ５７ 份水稻材料进行了

比较分析ꎬ认为无论是从单个位点的等位基因数和

平均基因多样性或遗传距离看ꎬＳＳＲ 的多态性都要

高于 ＲＦＬＰꎮ 段世华等[６] 选用 ２５ 个微卫星标记对

我国杂交稻生产中应用广泛的 ３５ 个恢复系进行了

分析ꎬ表明微卫星标记尤其适用于杂交水稻及亲本

的遗传关系分析及鉴定ꎮ 李云海等[７] 利用 ２０ 个微

卫星标记检测了我国 ３３ 份主要杂交水稻的亲本材

料ꎬ共检测出 １０２ 个等位基因ꎮ
ＳＳＲ 标记技术已被用于大麦、大豆、水稻、玉米、

小麦[８]的遗传多样性研究ꎮ 研究结果表明ꎬＳＳＲ 位

点的等位基因数目比其他任何标记所揭示的等位基

因都多ꎮ
ＳＳＲ 可以应用于小麦种质资源遗传图谱构建、

品种指纹图谱绘制、品种纯度检测及目标性状分子

标记筛选等领域ꎮ 张学勇等[９]对收集的 ４ 万余份小

麦品种ꎬ利用小麦谷蛋白指纹图谱和以 ＳＳＲ 标记技

术绘制的 ＤＮＡ 指纹图谱构建了中国小麦核心种质

库ꎮ Ｍ. Ｍ. Ｍａｎｉｆｅｓｔｏ 等[１０]对阿根廷的 １０５ 份小麦品

种用位于不同染色体上的探针检测后发现亲缘关系

越近的品种ꎬ指纹谱的相关系数越高ꎮ Ｍ. Ｐｒａｓａｄ
等[１１]用 １２ 个 ＳＳＲ 引物区别 ４８ 个小麦品种ꎬ高睦枪

等[１２]用 ５ 个 ＳＳＲ 标记区分 ４８ 个中国冬小麦新品

种ꎮ 崔国惠等[１３]首次利用 ＳＳＲ 标记对斯卑尔脱小

麦的遗传差异进行研究ꎬ从研究结果得出ꎬ利用 ＳＳＲ
标记可以将亲缘关系很近的品种鉴别出来ꎮ Ｍ.
Ｐｒａｓａｄ 等[１４]对来自不同地区的 ５５ 份小麦进行了

ＳＳＲ 研究ꎬ在 ２１ 个位点中检测出 １５５ 个等位基因ꎮ
用 １２ 个引物在 ５５ 个品系中发现有 ４８ 份小麦具有

遗传多态性ꎮ 结果表明ꎬＳＳＲ 标记可用于估测遗传

多态性及基因型的鉴定ꎮ
本研究采用 ＳＳＲ 分子标记技术ꎬ对山东省的 ４１

份小麦种质资源的遗传多样性进行研究ꎬ构建山东

省小麦 ＤＮＡ 指纹图谱数据库ꎬ从不同层次和水平系

统揭示其遗传信息ꎬ获得完整系统的遗传分类情况

及亲缘关系资料ꎬ从而为小麦分子标记辅助育种提

供理论依据ꎮ 通过对小麦遗传多样性的研究ꎬ能够

为小麦遗传资源的收集、保存、分类、评价、核心种质

的建立等研究工作提供理论依据ꎬ也能为小麦的亲

本选配提供理论指导ꎮ

１　 材料与方法

１. １　 供试材料

本研究所用材料由山东省农科院作物所提供ꎬ
为山东省种植面积较广的 ４１ 份小麦品种ꎬ品种名

称、试验编号和系谱信息详见表 １ꎬ材料均来源于山

东省农科院种质资源中心ꎮ

表 １　 小麦品种名称、编号及系谱信息

Ｔａｂｌｅ １ 　 Ｌｉｓｔ ｏｆ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｎａｍｅꎬｃｏｄｅꎬａｎｄ ｐｅｄｉｇｒｅｅ ｉｎｆｏｒ￣
ｍａｔｉｏｎｓ

编号

ｃｏｄｅ
品种名称

ｖａｒｉｅｔｙ ｎａｍｅ
系谱

ｐｅｄｉｇｒｅｅ

１ 济麦 ２０ 号 鲁麦 １４ / ８８４１８７
２ 济麦 ２２ 号 ９３５０２４ / ９３５１０６
３ 烟农 １９ 号 烟 １９３３ / 陕 ８２ － ２９
４ 烟农 ２４ 号 陕 ２２９ / 安麦 １ 号

５ 烟农 ５１５８ 烟航选 ２ 号 / 烟农 １５ 号 / 空间诱变处理

６ 烟农 ２４１５ 烟 ８４９ / 鲁麦 ２１ 号

７ 临麦 ４ 号 鲁麦 ２３ 号 / 临 ９０１５
８ 洲元 ９３６９ ＰＨ８２ － ２ － ２ / ８６６ － ３４
９ 良星 ９９ 济 ９１１０２ / 鲁麦 １４ / / ＰＨ８５ － １６
１０ 良星 ６６ 济 ９１１０２ / 济 ９３５０３１
１１ 泰农 １８ 莱州 １３７ / 烟 ３６９ － ７
１２ 泰山 ２３ 号 烟 ８８１４１４ / ８７６１６１
１３ 山农 １５ 号 济南 １７ 号 / 济核 ９１６
１４ 汶农 １４ 号 ８４１３９ / / ９２１５ / ８７６１６１
１５ 鲁麦 ２１ 号 鲁麦 １３ / 豫麦 ２ 号

１６ 鲁麦 ２３ 号 鲁麦 ８ 号 / 大粒矮

１７ 潍麦 ８ 号 ８８ － ３１４９ / Ａｕｓ６２１１０８
１８ 邯 ６１７２ ４０３２ / 中引 １ 号

１９ 济宁 １６ 号 烟 １９３４ / ８２４０４６
２０ 皖麦 ５２ 号 郑州 ８３２９ / 皖麦 １９
２１ 济南 ２ 号 碧蚂 ４ 号 / 早洋麦

２２ 济南 ４ 号 碧蚂 ４ 号 / 早洋麦

２３ 济南 ８ 号 碧蚂 ４ 号 / 苏联早熟 １ 号

２４ 济南 ９ 号 (蚰子麦 / 美麦 １０ 号)辛石 ３ 号 / 早洋麦

２５ 济南 １３ 欧柔白 / / 辉县红 / 阿勃

２６ 济南 １６ 太谷核不育小麦 / 辐 ６３ / / ７７５ － ｌ
２７ 济南 １７ 临汾 ５０６４ / 鲁麦 １３
２８ 山农辐 ６３ Γ 射线 ３ 万 Ｒ 照射(蚰包 / 欧柔)Ｆ４ 干种子

２９ 鲁麦 １ 号 矮丰 ３ 号 / 孟县 ２０１ / 牛朱特

３０ 鲁麦 １４ ７４(１１)混 １ － １ － ３ / Ｆ４５３０
３１ 鲁麦 １５ (Ｔａｌ 扬麦 １ 号 ＢＩ / ７５７３１８)ＦＩ / / １０４ － １４
３２ 泰山 １ 号 (碧蚂 ４ 号 / 苏联早熟 １ 号)５４４０５ / 欧柔

３３ 泰山 ４ 号 辉县红 / 阿勃

８３５
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表 １(续)

编号

ｃｏｄｅ
品种名称

ｖａｒｉｅｔｙ ｎａｍｅ
系谱

ｐｅｄｉｇｒｅｅ

３４ 碧玛 １ 号 蚂蚱麦 / 碧玉麦

３５ 碧玛 ４ 号 蚂蚱麦 / 碧玉麦

３６ 蚰子麦 地方品种

３７ 良星 ６１９ 济 ９９１１０２ / 济 ９３５０３１
３８ 济麦 １９ 鲁麦 １３ / 临汾 ５０６４
３９ 济麦 ２１ ８６５１８６ / 川农大 ８４ － １１０９ / / 冀 ８４ － ５４１８
４０ 郯麦 ９８ 济宁 １３ / ９４２
４１ 青麦 ６ 号 莱州 １３７ / ９７８００９

１. ２　 小麦的萌发

将小麦种子置于铺放 ４ 层滤纸的培养皿中ꎬ加
入适量蒸馏水润湿后ꎬ置于 ４ ℃春化 ２ ｄꎬ然后放置

于 ２０ ℃的人工控温室中培养 ７ ｄꎮ
１. ３　 ＤＮＡ 的提取

取出于 ２０ ℃培养 ７ ｄ 后的小麦幼苗ꎬ放入研钵

中并加入液氮ꎬ研成粉末后ꎬ通过 ＣＴＡＢ 法提取其

ＤＮＡ[１５]ꎮ 加入 ＲＮａｓｅＡ(北京天根)ꎬ去除样品中的

ＲＮＡꎮ 加入酚氯仿ꎬ去除变性样品中剩余的蛋白ꎬ并
通过冷冻的异丙醇沉定 ＤＮＡꎮ
１. ４　 ＰＣＲ

在 １０ μＬ 的 Ｔａｑ Ｐｌｕｓ ＰＣＲ ＭａｓｔｅｒＭｉｘ (北京天

根)体系中加入 ０. １ μｇ ＤＮＡ 和 １ μＬ 引物[１６]ꎬ表 ２
中给出了不同的引物进行不同 ＰＣＲ 的程序ꎮ

表 ２　 ＰＣＲ 反应程序

Ｔａｂｌｅ ２　 ＰＣＲ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｐｒｏｆｉｌｅｓ

程序名称

Ｐｒｏｇｒａｍ ｎａｍｅ
ＰＣＲ 程序

Ａｐｐｌｉｅｄ ＰＣＲ ｐｒｏｇｒａｍ

标准 ＳＳＲ
Ｓｔａｎｄａｒｄ ＰＣＲ ｐｒｏｃｅ￣
ｄｕｒｅ(ＳＳＲ)

　 ９４ ℃ ｆｏｒ ２ ｍｉｎꎻ９４ ℃ ｆｏｒ １ ｍｉｎꎬＸ ℃ ｆｏｒ
２ ｍｉｎ ( Ｘ ｒａｎｇｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ５０ ~ ６２ ℃ )ꎬ
７２ ℃ ｆｏｒ ２ ｍｉｎꎬ３０ ｃｙｃｌｅｓꎻ７２ ℃ ｆｏｒ ５ ｍｉｎ

快速 ＰＣＲ
Ｑｕｉｃｋ ＰＣＲ ｐｒｏｃｅｄｕｒｅ
(Ｑ)

　 ９４ ℃ ｆｏｒ ２ ｍｉｎꎻ９４ ℃ ｆｏｒ ３０ ｓꎬＸ ℃ ｆｏｒ １
ｍｉｎ ( Ｘ ｒａｎｇｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ５０ ~ ６２ ℃ )ꎬ７２ ℃
ｆｏｒ １ ｍｉｎꎬ３０ ｃｙｃｌｅｓꎻ７２ ℃ ｆｏｒ ５ ｍｉｎ

三步 ＰＣＲ
Ｔｈｒｅｅ ｓｔｅｐｓ ＰＣＲ ｐｒｏ￣
ｃｅｄｕｒｅ(３ＳＴ)

　 ９４ ℃ ｆｏｒ ２ ｍｉｎꎻ９４ ℃ ｆｏｒ ３０ ｓꎬＸ ℃ ｆｏｒ １
ｍｉｎ ( Ｘ ｒａｎｇｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ５０ ~ ６２ ℃ )ꎬ７２ ℃
ｆｏｒ １ ｍｉｎ ２５ ｓꎬ４０ ｃｙｃｌｅｓꎻ７２ ℃ ｆｏｒ ３０ ｍｉｎ

梯度 ＰＣＲ
Ｔｏｕｃｈｄｏｗｎ ＰＣＲ ｐｒｏ￣
ｃｅｄｕｒｅ(ＴＤ)

　 ９４ ℃ ｆｏｒ ２ ｍｉｎꎻ９４ ℃ ｆｏｒ １ ｍｉｎꎬＹ ℃ ｆｏｒ
１ ｍｉｎ ( ｄｅｃｒｅａｓｉｎｇ １ ℃ ｐｅｒ ｃｙｃｌｅ )ꎬ( Ｙ ＝
６９ ℃ꎬＴＤ ６２ 或 ６７ ℃ꎬＴＤ ６０ )ꎬ７２ ℃ ｆｏｒ
１ ｍｉｎꎬ７ ｃｙｃｌｅｓꎻ９４ ℃ ｆｏｒ １ ｍｉｎꎬＺ ℃ ｆｏｒ
１ ｍｉｎ(Ｚ ＝ ６２ ℃ꎬＴＤ ６２ 或 ６０ ℃ꎬＴＤ ６０)ꎬ
７２ ℃ ｆｏｒ １ ｍｉｎꎬ３５ ｃｙｃｌｅｓꎻ７２ ℃ ｆｏｒ ５ ｍｉｎ

１. ５　 ＳＳＲ 电泳

电泳采用 ６％ 的变性聚丙烯酰胺凝胶电泳ꎬ设
备为 ＢＩＯ￣ＲＡＤ 的核酸序列分析电泳 Ｓｅｑｕｉ￣Ｇｅｎ ＧＴꎮ
每个泳道上样 ２ μＬꎬ上下槽缓冲液均为 １ × ＴＢＥ
(Ｔｒｉｓ 硼酸)ꎬ恒定功率 ６５ Ｗꎬ电泳 １００ ｍｉｎꎮ 电泳结

束后ꎬ凝胶用蒸馏水稍冲洗ꎬ按照以下程序进行银

染[１７]:银染液(０. ２％ 硝酸银ꎬ１％ 冰醋酸ꎬ１０％ 无水

乙醇)震荡染色 １５ ｍｉｎꎻ蒸馏水洗 ５ ｓꎻ显影液(３％无

水氢氧化钠ꎬ０. ５％ 甲醛)显影约 １ ｍｉｎꎻ蒸馏水洗

２ ｍｉｎꎬ室温干燥ꎬ观察ꎬ拍照ꎮ
１. ６　 数据记录与分析

利用 ＡｌｐｈａＶｉｅｗ １. ２. ０. １ 软件(Ａｌｐｈａꎬ美国)进
行 ＳＳＲ 位点检测与分子量计算ꎬ所采用的分子量

Ｍａｒｋｅｒ 为 Ｄ２０００(北京天根)ꎮ 根据李根英等[１７] 文

献中的 ４６ 对 ＳＳＲ 引物扩增所得的等位基因分子量

及多态性等信息ꎬ对比本试验所检测到的位点多态

性ꎬ将符合条件的条带视为 １ 个等位基因并进行记

录ꎮ 根据相同迁移位置上(即分子量相同的 ＤＮＡ
片段)条带分布情况对数据进行记录ꎬ有带时赋值

为 １ꎬ无带时赋值为 ０ 的标准ꎬ全部转化为 １ / ０ 格

式ꎮ 数据采用 ＮＴＳＹＳ ２. １０ｅ 软件中 ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ 程序

计算相似系数ꎬ以 ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ 程序中 ＳＨＡＮ 进行 ＵＰ￣
ＧＭＡ ( ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ｐａｉｒ￣ｇｒｏｕｐ ｍｅｔｈｏｄ ｗｉｔｈ ａｒｉｔｈｍｅｔｉｃ
ｍｅａｎｓ)聚类分析[１８]ꎮ

２　 结果与分析

２. １　 ＳＳＲ 标记多态性分析

４６ 对 ＳＳＲ 引物分布于小麦基因组的 ７ 条染色

体上ꎬ从中筛选出 ２０ 对扩增带型清晰、稳定的核心

引物ꎬ详见表 ３ꎮ 由这 ２０ 对核心引物共检测出 ６９
个等位基因变异ꎬ每对引物检测出 １ ~ ８ 个等位基

因ꎬ平均为 ３. ４５ 个ꎮ 在 ２０ 对引物中以 ｄｐ１９０ 等位

基因数最多(８ 个)ꎬ引物 ｃｗ３０２、ｃｗ１６３ 最少(１ 个)ꎮ
２. ２　 ４１ 种小麦种质资源的 ＤＮＡ 指纹数据库的初

步构建

根据带型清晰、可重复的原则ꎬ由 ２０ 对核心引

物中认定了 ６９ 个等位基因ꎬ 并依据 ＡｌｐｈａＶｉｅｗ 软件

中条带与 Ｍａｒｋｅｒ 的相对电泳位移计算出相应的分

子量ꎬ将等位基因按分子量从大到小按引物名称加

序号(１ꎬ２ꎬ３ꎬ４ꎬ５􀆺)的方式进行编号ꎮ 得到了 ４１
种小麦材料的 ＤＮＡ 指纹数据库ꎮ 每种材料的指纹

信息分别包含 ２０ 对 ＳＳＲ 标记所检测到的不同等位

基因的所处染色体位置等基本信息(表 ３)ꎮ

９３５
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表 ３　 ２０ 对 ＳＳＲ 核心引物在 ４１ 个小麦品种中检测到的等位

基因

Ｔａｂｌｅ ３　 Ａｌｌｅｌｅｓ ｄｅｔｅｄｅｄ ｂｙ ２０ ＳＳＲ ｃｏｒｅ ｐｒｉｍｅｒ ｐａｉｒｓ ｉｎ ４１
ｗｈｅａｔ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ

引物名称

Ｐｒｉｍｅｒ ｐａｉｒｓ
染色体位置

Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍａｌ ｌｏｃａｔｉｏｎ
等位基因(个)

Ａｌｌｅｌｅｓ

ｄｐ０３８ １Ａ ３
ｄｐ１９０ ４Ａ ８
ｄｐ２０５ ５Ｂ ４
ｄｐ２２１ ３Ｄ ２
ｄｐ２９７ ２Ａ ２
ｄｐ３３３ １Ｄ ３
ｘｇ０４４ ７Ｄ ６
ｘｇ１９０ ５Ｄ ３
ｘｇ１９４ ４Ｄ ３
ｘｇ２６１ ２Ｄ ４
ｘｇ４１５ ５Ａ ２
ｘｇ５１３ ４Ｂ ４
ｘｇ５７０ ６Ａ ３
ｘｇ７６８ ６Ｂ ３
ｘｇ２４７ ３Ｂ ３
ｘｇ２８５ ３Ｂ ５
ｘｇ４６９ ６Ｄ ３
ｘｇ６４５ ３Ｄ ６
ｃｗ３０２ ４Ｄ １
ｃｗ１６３ ６Ｄ １

２. ３ 　 核心引物对山东省小麦品种的遗传多样

性分析

利用筛选出的 ２０ 对核心引物对山东省 ４１ 个小麦

品种的遗传多样性进行了检测ꎮ 根据 ２０ 对引物的读

带记录ꎬ利用 ＮＴＳＹＳ 软件对 ４１ 个品种进行聚类分析ꎬ
获得了由２０ 对核心引物对４１ 个品种的聚类图(图１)ꎮ

在遗传相似系数 ０. ６８ 为阀值处ꎬ可以将 ４１ 份材

料分为 ３ 个类群ꎬ第 Ｉ 类群包含济麦 ２０ 号、济麦 ２２
号、烟农 １９ 号、烟农 ２４ 号、烟农 ５１５８、烟农 ２４１５、临麦

４ 号、洲元９３６９、良星９９、良星６６、泰农１８、泰山２３ 号、
山农 １５ 号、汶农 １４ 号、鲁麦 ２１ 号、鲁麦 ２３ 号、潍麦 ８
号、邯 ６１７２、济宁 １６ 号、皖麦 ５２ 号ꎻ第Ⅱ类群包含济南

２ 号、济南 ４ 号、济南 ８ 号、济南 ９ 号、济南 １３、济南

１７、山农辐 ６３、鲁麦 １ 号、鲁麦 １４、鲁麦 １５、泰山 １ 号、
泰山 ４ 号、碧玛 １ 号、碧玛 ４ 号、蚰子麦、良星 ６１９、济
麦 １９、济麦 ２１、郯麦 ９８、青麦 ６ 号ꎻ第Ⅲ类群包含济南

１６ꎮ 试验结果分析表明ꎬＳＳＲ 的聚类结果能较好地反

映出材料之间的亲缘关系ꎬ材料的系谱信息见表 １ꎮ
如济南 ２ 号和济南 ４ 号来自于相同的亲本ꎬ而 ＳＳＲ 的

聚类结果表明ꎬ两者的亲缘关系最近ꎬ在相似系数为

０. ８５ 的水平上被聚成一类ꎮ

图 １　 ４１ 份材料的 ＳＳＲ 聚类分析

Ｆｉｇ􀆰 １　 Ｃｌｕｓｔｅｒ ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ ４１ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＳＳＲ ｍａｋｅｒｓ

３　 讨论

３. １　 ＳＳＲ 指纹图谱用于品种鉴定和纯度检测的优

越性

随着同一作物品种的不断增多以及亲本的遗传

基础日渐狭窄ꎬ种子形态特征方面可供鉴别的性状

有限ꎬ利用传统的形态学性状鉴定方法区分新品种

日益困难ꎻ而采用田间调查品种性状的方法ꎬ时间

长ꎬ费用高ꎮ 和其他分析方法相比ꎬ利用 ＳＳＲ 可检

测出更多的等位基因差异[１９]ꎬ甚至能够区分基因型

极相近的不同品种ꎮ Ｊ. Ｒ. Ｒｕｓｓｅｌｌ 等[２０] 发现利用 １５
个多态性 ＳＳＲ 可以区分 ５９ 个遗传基础极其狭窄的

０４５
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日本粳稻育成品种ꎬ而利用其中 ５ 个ꎬ即可区分 ５３
个品种ꎮ Ｊ. Ｒ. Ｒｕｓｓｅｌｌ 等[２１] 在大麦的研究中发现ꎬ
由 ４ 个 ＳＳＲ 组成的 ３ 个不同组合均可以区分 ２４ 个

大麦品种ꎬ错误概率仅为千分之一ꎮ 利用杂交种双

亲在一些 ＳＳＲ 位点上的差异ꎬ可以将杂交种与其双

亲甚至一些异源花粉造成的杂交种区分开ꎮ
在以前的研究中ꎬ多选用几十个分子标记构建

某地小麦指纹库或者核心种质库ꎬ但试验方法和数

据分析方式多有不同ꎮ 比如李根英等[１７] 进行了分

子标记试剂盒的研发ꎬ造价较高ꎬ技术平台要求也较

高ꎬ不能在大多数的实验室中进行操作ꎬ不适宜推

广ꎮ 本实验室经过改进ꎬ使用普通 ＳＳＲ 的方法得到

了山东省小麦 ＤＮＡ 指纹图谱数据库ꎬ降低了试验成

本ꎬ便于技术指标的统一及标准化ꎬ更有利于构建小

麦 ＤＮＡ 指纹数据库工作的迅速开展ꎬ为山东省小麦

遗传资源的收集、保存、分类、评价、核心种质的建立

等研究工作提供理论依据ꎮ
３. ２　 品种的亲缘关系和分类研究

指纹图谱技术可以对植物基因型作出明确的鉴

定ꎬ特别是对那些没有系谱记载的育种材料进行遗

传分类ꎬ判断亲缘关系的远近ꎬ并估算这些材料之间

的遗传距离ꎬ进行系谱分析ꎬ对指导科学配制杂交组

合等方面具有重要作用ꎮ 目前ꎬ蛋白质指纹图谱在

国际国内已有一定的应用ꎬＤＮＡ 指纹图谱的研究与

利用的报道较少ꎮ 因此ꎬ迅速开展我国主要作物品

种指纹图谱的研究工作ꎬ建立我国主要作物品种指

纹图谱数据库ꎬ是十分必要和切实可行的ꎮ
近年来ꎬ尽管小麦分子遗传图谱的构建取得了

迅猛的发展ꎬ但仍存在以下缺点ꎬ需要不断改进:首
先ꎬ在亲本选择上ꎬ多数是亚种间杂种ꎬ缺乏品种间

杂交组合ꎮ 这虽然对构建图谱本身来说可以提供丰

富的差异ꎬ但对于真正应用于育种实践来说ꎬ选用品

种间杂交组合不但必要ꎬ而且更贴近育种目标ꎮ 特

别是某些重要的经济性状或农艺性状ꎬ在亚种间或

变种间的杂交后代中ꎬ不表现或表现不充分ꎬ难以获

得完整的遗传信息ꎮ 第二ꎬ绝大多数遗传图谱利用

ＲＦＬＰ 构建ꎬ其次是利用 ＲＡＰＤꎻ但由于 ＲＦＬＰ 标记检

测程序复杂ꎬ成本较高ꎬ在标记辅助选择中不易应

用ꎮ 所以应进一步开发比较适用的 ＲＡＰＤ 及 ＡＦＬＰ
标记图谱或新型的分子标记例如 ＳＳＲ、ＳＮＰ 和 ＥＳＴ
等ꎬ使其为育种实践服务[２２]ꎮ 随着遗传图谱上 ＳＳＲ
及其他标记饱和度的提高ꎬ将促使对小麦遗传基础

的更深入了解ꎬ促进目标基因在品种间的转移ꎬ使得

小麦种质资源的管理、利用和新品种的选育变得更

加有效ꎬ极大地推动小麦的育种进程ꎮ
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