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摘要: 【目的】研究不同地理种群的豚草和三裂叶豚草的遗传多样性水平和遗传结构ꎮ 【方法】应用筛选

的 １３ 条 ＩＳＳＲ 引物对 ８ 个豚草居群和 ７ 个三裂叶豚草居群共 ２４０ 个样品进行分子标记ꎮ 【结果】８ 个豚草

居群 １２８ 个样品ꎬ 共扩增出 ３０４ 条带ꎬ多态性位点比率为 ９８.６８％ꎻＳｈａｎｎｏｎ′ｓ 信息指数为 ０.６７１６ꎬＮｅｉ′ｓ 基

因多样性指数为 ０. ４７８８ꎮ ７ 个三裂叶豚草居群 １１２ 个样品ꎬ共扩增出 ２６６ 条带ꎬ多态性位点比率为

９５.８６％ꎻＳｈａｎｎｏｎ′ｓ 信息指数为 ０.６５９３ꎬＮｅｉ′ｓ 基因多样性指数为 ０.４６７０ꎮ 豚草和三裂叶豚草各居群遗传距

离较近ꎮ 【结论】豚草和三裂叶豚草在居群间具有一定的遗传稳定性ꎻ居群内具有丰富的遗传多样性ꎮ
豚草和三裂叶豚草遗传变异主要来源于居群内部ꎮ 豚草各居群遗传距离和地理距离有显著相关性ꎬ三裂叶豚草各居群遗

传距离和地理距离无显著相关性ꎮ
关键词: 豚草ꎻ 三裂叶豚草ꎻ 入侵植物ꎻ 遗传多样性ꎻ ＩＳＳＲ
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　 　 豚草 Ａｍｂｒｏｓｉａ ａｒｔｅｍｉｓｉｉｆｏｌｉａ Ｌ.和三裂叶豚草

Ａｍｂｒｏｓｉａ ｔｒｉｆｉｄａ Ｌ.均是恶性杂草ꎬ是世界上公认的

有害植物ꎻ分别是我国首批和第二批公布的危害严

重的外来有害生物(万方浩等ꎬ２００５)ꎮ 豚草和三裂

叶豚草繁殖力和植株竞争力强ꎬ生长中易排斥其他

植物ꎬ形成优势ꎬ成片生长ꎬ改变当地原有植物种类

和群落类型ꎬ导致生物多样性下降ꎻ其侵入农田ꎬ与
作物竞争导致作物产量损失ꎬ且其花粉对人体具有

高致敏性(Ｂｕｌｌｏｃｋ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１２)ꎮ 豚草别称艾叶破

布草ꎬ一年生草本植物ꎬ属菊科ꎬ原产北美洲(包颖ꎬ
２０１８)ꎮ 近 ２００ 年在全球范围内蔓延ꎬ已扩散到 ８０
多个国家(Ｍｏｎｔａｇｎａｎｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１７)ꎬ２０ 世纪 ３０ 年代

首次传入中国ꎮ 目前豚草广泛分布于我国东北、华
北、华中、华东等地区(柳晓燕等ꎬ２０１６ꎻ 邵云玲和

曹伟ꎬ２０１７ꎻ Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００７ꎻ Ｑｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１４)ꎮ 三

裂叶豚草别称大破布草ꎬ属菊科豚草属植物ꎬ原产

北美洲ꎬ２０ 世纪 ３０ 年代传入我国ꎬ 入侵我国黑龙

江、北京等地(马丽娟等ꎬ２０２０ꎻ 马倩倩等ꎬ２０２０)ꎮ
２０１０ 年ꎬ在新疆伊犁河谷新源县首次发现豚草和三

裂叶豚草入侵ꎬ随后迅速扩散蔓延ꎬ现呈大面积暴

发趋势ꎬ已严重威胁到当地农牧民的生产和生活

(何江等ꎬ２０２０ꎻ 梁巧玲和陆平ꎬ２０１４)ꎮ
简单序列重复区间扩增多态性( ｉｎｔｅｒ￣ｓｉｍｐｌｅ

ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔꎬ ＩＳＳＲ ) 是 由 Ｚｉｅｔｋｉｅｗｉｃｚ ｅｔ ａｌ.
(１９９４) 基于简单序列重复 ( ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅ￣
ｐｅａｔｓꎬ ＳＳＲ)建立的一种分子标记技术ꎬ其在 ＳＳＲ
的 ３′或 ５′端加上 ２ ~ ４ 个锚定核苷酸ꎬ以提高反应

的专一性ꎬＰＣＲ 产物经电泳分析后可获得遗传多

样性信息( Ｆｅｒｎａｎｄｅｚ ＆ Ｆｉｇｕｅｉｒａｓꎬ２００２)ꎮ ＩＳＳＲ 技

术具有操作简便、重复性好和多态性高等优点ꎬ在
遗传 多 样 性 研 究 中 应 用 广 泛 ( Ｇｏｄｗｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１０)ꎮ 目前 ＩＳＳＲ 已在多种动植物的亲缘关系、
种质 鉴 定 等 研 究 方 面 得 到 应 用 ( 王 明 明 等ꎬ
２００７)ꎮ 本研究采用 ＩＳＳＲ 技术对 ８ 个豚草居群和

７ 个三裂叶豚草居群的遗传多样性与遗传分化进

行分析ꎬ旨在揭示新疆伊犁河谷豚草和三裂叶豚

草居群的遗传多样性水平、居群间和居群内的遗

传分化程度以及不同居群间的亲缘关系ꎮ

１　 材料与方法
１.１　 材料

三裂叶豚草居群分别采自新疆新源县阿勒玛

勒镇阿克其村 ( ４３° ３１′８０″ Ｎꎬ８３° １７′１７″ Ｅꎬ海拔

８０６.６ ｍ)、新疆新源县则克台镇沙哈村(４３°３２′２５″
Ｎꎬ８３°１７′９７″ Ｅꎬ海拔 ８２８.２ ｍ)、新疆新源县铁热克

阿吾孜村(４３°３１′２９″ Ｎꎬ８３° ２２′５０″ Ｅꎬ海拔 ８１７. ９
ｍ)、新疆新源县吐尔根农场牧业队(４３°３２′２４″ Ｎꎬ
８３°２３′３６″ Ｅꎬ海拔 ９５１.３ ｍ)、新疆新源县则克台村

(４３°３１′２３″ Ｎꎬ８３°２０′４９″ Ｅꎬ海拔 ８０１.６ ｍ)、新疆新

源县那拉提杏花村(４３°３２′２３″ Ｎꎬ８３°２６′１５″ Ｅꎬ海拔

１０３９.５ ｍ)、辽宁沈阳市沈河区(４１°４９′４５″ Ｎꎬ１２３°
３３′２６″ Ｅꎬ海拔 ３７.９ ｍ)７ 个居群ꎮ 豚草居群分别采

自新疆察布查尔县绰霍尔镇博孜墩村(４３°４９′５３″
Ｎꎬ８１°５９′２５″ Ｅꎬ海拔 ５５３.０ ｍ)、贵州惠水县龙洞村

(２６°１８′１２″ Ｎꎬ１０６°３９′２０″ Ｅꎬ海拔 ９７３.１ ｍ)、广西来

宾市大湾镇石山村(２３°３１′５０″ Ｎꎬ１０９°２１′５７″ Ｅꎬ海
拔 ６９.０ ｍ)、广西来宾市平阳镇平阳村(２３°２２′３３″
Ｎꎬ１０９°１３′２６″ Ｅꎬ海拔 ８９.０ ｍ)、广西来宾市武宣县

金鸡乡鱼步村 (２３° ３２′１８″ Ｎꎬ１０９° ２１′３０″ Ｅꎬ海拔

７４.０ ｍ)、新疆新源县铁木里克村(４３°１９′４５″ Ｎꎬ８３°
５０′２３″ Ｅꎬ海拔 ８４５.２ ｍ)、新疆新源县玉什开普台尔

村(４３°１７′１６″ Ｎꎬ８３°２３′４９″ Ｅꎬ海拔 ８３２.６ ｍ)、新疆

新源县阿热勒托别镇哈拉西克村(４３°１５′５９″ Ｎꎬ８３°
２７′５２″ Ｅꎬ海拔 ８１５.０ ｍ)８ 个居群ꎮ 每个居群采集

植物样品 １６ 株ꎬ共 ２４０ 个样品ꎮ 采样时ꎬ每个居群

间隔 ２ ｋｍ 以上为一样点ꎻ内地样品由中国农业科

学院农业环境与可持续发展研究所付卫东老师采

集提供ꎬ疆内样品由新疆农业科学院植物保护研究

所采集提供ꎮ 每个居群内采样时每株间隔在 ２０ ｍ
以上的植株为一份样品ꎬ选取健康且长势相同的植

株叶片置于保鲜袋中ꎬ带回实验室用无菌水清洗ꎬ
保存于－８０ ℃的超低温冰箱中备用ꎮ
１.２　 方法

１.２.１　 基因组 ＤＮＡ 的提取　 取 ０.１０ ｇ 叶片放至１.５
ｍＬ 的标号 ＥＰ 管中ꎬ再将 ＥＰ 管放入液氮中 １５ ｓꎻ取
出后充分研磨至粉末状ꎬ加入 ８００ μＬ 的ＤＮＡｉｓｏ Ｒｅａ￣

９２１　 第 ２ 期 王钿等: 基于 ＩＳＳＲ 的豚草和三裂叶豚草遗传多样性研究



 
 

 
 

 
 

 
 

 
 

ｇｅｎｔꎬ静置 ２ ｍｉｎꎻ加入 ２００ μＬ 氯仿ꎬ漩涡 ６０ ｓ 后

１５０００ ｒｍｉｎ－１、４ ℃离心 １０ ｍｉｎꎻ移液枪吸取上清液

移至吸附柱中ꎬ１５０００ ｒｍｉｎ－１、４ ℃离心 １ ｍｉｎꎬ弃下

清液ꎻ加入 ３００ μＬ 无水乙醇ꎬ１５０００ ｒｍｉｎ－１、４ ℃离

心 １ ｍｉｎꎬ弃下清液ꎻ加入 ７００ μＬ ７５％酒精ꎬ７５００
ｒｍｉｎ－１、４ ℃ 离心 １ ｍｉｎꎬ弃下清液ꎻ加入 ７００ μＬ
７５％酒精ꎬ７５００ ｒｍｉｎ－１、４ ℃离心 １ ｍｉｎꎬ弃下清液ꎻ
空转 １５０００ ｒｍｉｎ－１、４ ℃ 离心 ２ ｍｉｎꎻ加入 ３０ μＬ
ｄｄＨ２Ｏ(ＴＥ ｂｕｆｆｅｒ)ꎬ静置 ２ ｍｉｎꎬ１５０００ ｒｍｉｎ－１、４ ℃
离心 １ ｍｉｎꎬ－２０ ℃保存 ＤＮＡꎮ
１.２.２　 ＩＳＳＲ￣ＰＣＲ 扩增　 依据不列颠哥伦比亚大学

(Ｔｈｅ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｂｒｉｔｉｓｈ Ｃｏｌｕｍｂｉａꎬ ＵＢＣ) 公布的

１００ 条 ＩＳＳＲ 通用引物( ｈｔｔｐｓ:∥ｗｅｎｋｕ. ｂａｉｄｕ. ｃｏｍ /
ｖｉｅｗ / ６２ｅｅａ８ｆ１ｆｃ４ｆｆｅ４７３２６８ａｂ７６)ꎬ由上海生物工程

公司合成ꎮ 以豚草和三裂叶豚草 ＤＮＡ 为模板ꎬ用
ＧＴ９６１２ 型 ９６ 梯度 ＰＣＲ 仪进行 ＩＳＳＲ 通用引物的筛

选和体系程序优化ꎮ 选取多态性高、重复性好的引

物ꎬ对 ＤＮＡ 模板的浓度、引物用量和反应温度等进

行优化ꎮ 根据已优化的体系和程序ꎬ用筛选得到的

引物对所有豚草和三裂叶豚草样品进行 ＩＳＳＲ￣ＰＣＲ
扩增ꎮ 将 ＰＣＲ 产物点样置于 ２％(琼脂糖质量与

ＴＡＥ 缓冲液体积比)琼脂糖凝胶(含溴化乙锭)电

泳检测ꎻ检测电压 ７５ Ｖꎬ３５ ｍｉｎꎮ 在凝胶成像仪中

拍照记录ꎮ
１.３　 数据分析

以 ＩＳＳＲ￣ＰＣＲ 照片为依据ꎬ用 Ｅｘｃｅｌ 表统计谱带

数量有谱带处标“１”ꎬ无谱带处标“０”ꎬ建立 ０ / １ 矩

阵ꎻ用 ＰＯＰＧＥＮ ３２ 软件计算 Ｎｅｉ′ｓ 基因多样性指数

和 Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 信息指数 ２ 个遗传参数ꎻ用 ＮＴＳＹＳ ２.１０
软件对 １５ 个居群进行聚类分析ꎬ绘制亲缘关系树状

聚类图ꎻ利用经纬度计算各居群间的直线距离ꎬ用
ＳＡＳ 软件进行地理距离和遗传距离的相关性分析ꎮ

２　 结果与分析
２.１　 ＩＳＳＲ 扩增结果

经优化获得最佳反应体系(２５ μＬ):１２.５ μＬ ２
×Ｔａｑ ＰＣＲ Ｍｉｘꎬ２ μＬ 引物ꎬ２ μＬ 模板 ＤＮＡꎬ８.５ μＬ
ｄｄＨ２Ｏꎮ ＰＣＲ 程序设置:９４ ℃预变性 ３ ｍｉｎꎻ９４ ℃
变性 ３０ ｓꎬ５５ ℃退火 ３０ ｓꎬ７２ ℃延伸 １ ｍｉｎꎬ３５ 个循

环ꎻ７２ ℃ 延伸 ５ ｍｉｎꎮ 取部分 ＤＮＡ 样品(４ ℃ 保

存)ꎬ将其作为模板进行引物筛选ꎮ 筛选出 １３ 条多

态性高、谱带清晰且重复性好的引物(表 １)ꎮ
采用优化后的反应体系与程序ꎬ用 １３ 条引物

对 ２４０ 份样品进行 ＩＳＳＲ￣ＰＣＲ 扩增实验ꎬ其中引物

ＵＢＣ８８４ 对三裂叶豚草扩增多态性条带比率最低ꎬ
为 ７８.５７％ꎻ引物 ＵＢＣ８１５ 对豚草扩增多态性比率最

低ꎬ为 ８７.５０％ꎮ 引物 ＵＢＣ８１２、 ＵＢＣ８１５、 ＵＢＣ８２２、
ＵＢＣ８２３、 ＵＢＣ８４１、ＵＢＣ８４８、ＵＢＣ８６６ 对三裂叶豚草

扩增多态性条带比率达到 １００％ꎻ引物 ＵＢＣ８２３、
ＵＢＣ８２５、 ＵＢＣ８４８、 ＵＢＣ８６６、 ＵＢＣ８８４、ＵＢＣ８８７ 对

豚草扩增多态性条带比率达到 １００％ꎮ 由于三裂叶

豚草在新疆伊犁哈萨克自治州新源县那拉提杏花村

发生危害严重ꎬ因此ꎬ选取引物 ＵＢＣ８４１ 对三裂叶豚

草居群的 ＩＳＳＲ 进行扩增ꎬ扩增图谱如图 １ 所示ꎮ

表 １　 筛选出的引物基本信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ｂａｓｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｃｒｅｅｎｅｄ ｐｒｉｍｅｒｓ

引物编号
Ｐｒｉｍｅｒ
ｎｕｍｂｅｒ

引物序列
Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ

豚草 Ａ. ａｒｔｅｍｉｓｉｉｆｏｌｉａ
总条带数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｔｏｔａｌ ｂａｎｄｓ

多态性条带数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ

ｂａｎｄｓ

多态性条带
比率

Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ
ｂａｎｄ ｒａｔｉｏ / ％

三裂叶豚草 Ａ. ｔｒｉｆｉｄａ
总条带数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｔｏｔａｌ ｂａｎｄｓ

多态性条带数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ

ｂａｎｄｓ

多态性条带
比率

Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ
ｂａｎｄ ｒａｔｉｏ / ％

ＵＢＣ８１２ ＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＡ ２４ ２３ ９５.８３ ２１ ２１ １００.００
ＵＢＣ８１５ ＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＧ １６ １４ ８７.５０ ２１ ２１ １００.００
ＵＢＣ８２２ ＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＡ ２４ ２３ ９５.８３ ２１ ２１ １００.００
ＵＢＣ８２３ ＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＣ ２４ ２４ １００.００ ２８ ２８ １００.００
ＵＢＣ８２５ ＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＴ ２４ ２４ １００.００ １４ １３ ９２.８６
ＵＢＣ８３５ ＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＣＴＣ ２４ ２２ ９１.６７ ２１ ２０ ９５.２４
ＵＢＣ８４１ ＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＣＴＣ ２４ ２３ ９５.８３ ２１ ２１ １００.００
ＵＢＣ８４４ ＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＡＧＣ ２４ ２３ ９５.８３ １４ １２ ８５.７１
ＵＢＣ８４８ ＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＡＧＧ ２４ ２４ １００.００ ２８ ２８ １００.００
ＵＢＣ８６６ ＣＴＣＣＴＣＣＴＣＣＴＣＣＴＣＣＴＣ ３２ ３２ １００.００ ２８ ２８ １００.００
ＵＢＣ８８４ ＡＣＴＣＧＴＡＣＴＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧ １６ １３ １００.００ １４ １１ ７８.５７
ＵＢＣ８８７ ＡＧＴＡＣＧＡＧＴＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣ ２４ ２４ １００.００ １４ １２ ８５.７１
ＵＢＣ８８８ ＣＧＴＡＧＴＣＧＴＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡ ２４ ２２ ９１.６７ ２１ １９ ９０.４８
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图 １　 引物 ＵＢＣ８４１ 对三裂叶豚草新疆新源县杏花村居群的扩增图谱
Ｆｉｇ.１　 Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｍａｐ ｏｆ ｐｒｉｍｅｒ ＵＢＣ８４１ ｏｎ Ａ. ｔｒｉｆｉｄａ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｉｎ Ｘｉｎｇｈｕａ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｘｉｎｙｕａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｘｉｎｊｉａｎｇ

　 　 １~１６ 表示该居群 １６ 个样品的编号ꎬＭ 表示 ＤＮＡ ｍａｒｋｅｒ ＤＬ２０００ꎮ
　 　 １－１６ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｔｈｅ １６ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎꎬ ａｎｄ Ｍ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ＤＮＡ ｍａｒｋｅｒ ＤＬ２０００.

２.２　 豚草和三裂叶豚草居群遗传多样性分析

从表 ２ 可以看出ꎬ豚草 ８ 个居群的多态位点率

平均值为 ９８.６８％ꎬ其中 １、３、５、６、７ 和 ８ 居群的多

态位点率为 １００％ꎻ平均有效等位基因数为１.７７８８ꎬ
其中 ８ 居群最高ꎻ各居群 Ｎｅｉ′ｓ 基因多样性指数介

于 ０.４０１６ ~ ０.４６１９ 之间ꎬ其变化趋势与有效等位基

因数的变化趋势一样ꎻ８ 个居群的 Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 信息

指数平均值为 ０.６１９４ꎮ ６ 个遗传多样性指标的变

化表明ꎬ豚草在物种水平上具有较高的遗传多样

性ꎮ 三裂叶豚草 ７ 个居群的多态位点率平均值为

９８.５０％ꎬ其中 １０、１３ 和 １４ 居群达到 １００％ꎻ平均有效

等位基因数为 １.７９６５ꎬ其中 １５ 居群最高ꎬ１３ 居群最

小ꎻ各居群 Ｎｅｉ′ ｓ 基因多样性指数介于 ０.４２８１ ~
０.４４７８ꎬ其变化趋势与有效等位基因的变化趋势一

样ꎬ７ 个居群的 Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 信息指数平均值为０.６２２４ꎮ
６ 个遗传多样性指标的变化表明ꎬ三裂叶豚草在物

种水平上具有较高的遗传多样性ꎮ

表 ２　 豚草和三裂叶豚草居群遗传多样性分析
Ｔａｂｌｅ ２　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ａ. ａｒｔｅｍｉｓｉｉｆｏｌｉａ ａｎｄ Ａ. ｔｒｉｆｉｄａ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

居群编号
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
ｎｕｍｂｅｒ

多态位点数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ

ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｌｏｃｉ

多态位点比率
Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｌｏｃｉ

ｒａｔｉｏ / ％

等位基因数
Ｎｕｍｂｅｒ
ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ

有效等位基因数
Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｎｕｍｂｅｒ

ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ

Ｎｅｉ′ｓ 遗传
多样性指数
Ｎｅｉ′ｓ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ
信息指数
Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ

ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ
豚草 　 　 　 １ ３８ １００.００ ２.００００ １.８５１３ ０.４５６２ ０.６４７８
Ａ. ａｒｔｅｍｉｓｉｉｆｏｌｉａ 　 　 　 ２ ３６ ９４.７４ １.９４７４ １.７４３６ ０.４０８０ ０.５８６９

　 　 　 ３ ３８ １００.００ ２.００００ １.７５６２ ０.４２５０ ０.６１４７
　 　 　 ４ ３６ ９４.７４ １.９４７４ １.７１７０ ０.４０１６ ０.５８１０
　 　 　 ５ ３８ １００.００ ２.００００ １.７３３１ ０.４１４９ ０.６０３４
　 　 　 ６ ３８ １００.００ ２.００００ １.７００５ ０.４２８２ ０.６１７１
　 　 　 ７ ３８ １００.００ ２.００００ １.８６０５ ０.４５９０ ０.６５０７
　 　 　 ８ ３８ １００.００ ２.００００ １.８６８７ ０.４６１９ ０.６５３９
均值 Ｍｅａｎ ｖａｌｕｅ ３８ ９８.６８ １.９８６８ １.７７８８ ０.４３１８ ０.６１９４
物种水平
Ｓｐｅｃｉｅｓ ｌｅｖｅｌ

３８ １００.００ ２.００００ １.９２１９ ０.４７８８ ０.６７１６

三裂叶豚草 　 　 　 ９ ３７ ９７.３７ １.９７３７ １.７８７９ ０.４２８１ ０.６１２９
Ａ. ｔｒｉｆｉｄａ 　 　 １０ ３８ １００.００ ２.００００ １.７８１９ ０.４３０８ ０.６１９９

　 　 １１ ３７ ９７.３７ １.９７３７ １.８２３９ ０.４４２２ ０.６２８６
　 　 １２ ３７ ９７.３７ １.９７３７ １.７８９６ ０.４３０１ ０.６１５３
　 　 １３ ３８ １００.００ ２.００００ １.７６３６ ０.４２８５ ０.６１８８
　 　 １４ ３８ １００.００ ２.００００ １.７９１５ ０.４３６２ ０.６２６６
　 　 １５ ３７ ９７.３７ １.９７３７ １.８３７１ ０.４４７８ ０.６３４９
均值 Ｍｅａｎ ｖａｌｕｅ ３７.４３ ９８.５０ １.９８００ １.７９６５ ０.４３４８ ０.６２２４
物种水平
Ｓｐｅｃｉｅｓ ｌｅｖｅｌ

３８ １００.００ ２.００００ １.８８３５ ０.４６７０ ０.６５９３
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２.３　 豚草和三裂叶豚草不同居群遗传分化

由表 ３ 可知ꎬ豚草总遗传多样性为０.４７８８ꎬ居
群内基因多样性平均值 ０.４３１９ꎻ８ 个居群的基因分

化系数为 ０.０９８１ꎬ说明总的变异中９.８１％的变异来

自于居群间ꎬ９０.１９％的变异来自于局群内ꎻ基因流

为 ４.５９９４ꎬ表明豚草居群间基因流具有一定的流

动性ꎮ 三裂叶豚草总遗传多样性为 ０.４６７０ꎬ居群

内基因多样性平均值为０.４３４８ꎻ７ 个居群的基因分

化系数为 ０.０６８８ꎬ说明遗传变异中有 ６.８８％的变

异来自于居群间ꎬ９３.１２％的变异来自于居群内ꎻ基
因流为６.７６６２ꎬ表明三裂叶豚草居群间基因流具有

较高的流动性ꎮ

表 ３　 豚草和三裂叶豚草的 Ｎｅｉ′ｓ 基因多样性分析
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｎｅｉ′ｓ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ａ. ａｒｔｅｍｉｓｉｉｆｏｌｉａ ａｎｄ Ａ. ｔｒｉｆｉｄａ

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

总遗传多样性
Ｔｏｔａｌ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

居群内多样性
Ｉｎｔｒａ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

基因分化系数
Ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｏｆ ｇｅｎｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ

估计基因流
Ｅｓｔｉｍａｔｉｎｇ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ

豚草 Ａ. ａｒｔｅｍｉｓｉｉｆｏｌｉａ ０.４７８８±０.０００５ ０.４３１９±０.００１３ ０.０９８１ ４.５９９４
三裂叶豚草 Ａ. ｔｒｉｆｉｄａ ０.４６７０±０.００１２ ０.４３４８±０.００１６ ０.０６８８ ６.７６６２

２.４　 ＵＰＧＭＡ 聚类分析

由图 ２ 可知ꎬ系统聚类时遗传一致度为 ０.８９ ~
０.９７ꎮ 豚草贵州惠水县龙洞村居群和广西平阳镇平

阳村居群为一支ꎬ广西大湾镇石山村居群和广西金

鸡乡鱼步村居群为一支ꎬ然后合为一支再与新疆察

布查尔锡伯自治县博孜墩村居群聚为一支ꎻ新疆新

源县铁木里克村居群、新疆新源县玉什开普台尔村

居群和新疆新源县哈拉西克村居群聚为另一支ꎮ 当

遗传相似系数为 ０.９１ 时可分为 ２ 组:贵州惠水县龙

洞村居群、广西平阳镇平阳村居群、广西大湾镇居石

山村居群、广西金鸡乡鱼步村居群和新疆察布查尔

县博孜墩村居群为一组ꎻ新疆新源县铁木里克村居

群、新疆新源县玉什开普台尔村居群和新疆新源县

哈拉西克村居群为另一组ꎮ 豚草聚类结果与遗传距

离的结果一致ꎬ各居群间相似系数高ꎬ相似性大ꎮ
三裂叶豚草新疆新源县阿克其村居群和新疆新

源县沙哈村居群聚为一支ꎻ辽宁省沈阳市沈河区居

群和新疆新源县铁热克阿吾孜村居群聚为一支ꎬ后
与新疆新源县图尔根农场居群聚为一支ꎻ新疆新源

县则克台村居群和新疆新源县杏花村居群聚为一

支ꎮ 当遗传相似系数为 ０.９１ 时ꎬ７ 个居群分为 ２ 组:
新源县阿克其村居群和新疆新源县沙哈村居群分为

一组ꎻ辽宁省沈阳市沈河区居群、新疆新源县铁热克

阿吾孜村居群、新疆新源县吐尔根农场居群、新疆新

源县则克台村居群和新疆新源县杏花村居群为另一

组ꎮ 三裂叶豚草聚类结果与遗传距离的结果一致ꎬ
各居群间相似系数高ꎬ相似性大(图 ２)ꎮ
２.５　 遗传距离与地理距离间的相关性分析

豚草和三裂叶豚草居群间遗传距离与相应地理

距离的相关性回归分析如图 ３ 所示ꎬ豚草的回归方

程为 Ｙ＝ ２Ｅ－０.５Ｘ＋０.０６９２ꎬ利用 ＳＡＳ 软件进行的相

关性分析可知其相关系数 Ｒ２ ＝ ０. ４８６０ > ｒ０.０５ (Ｐ ＝
０.００１<０.０５)ꎮ 豚草各居群间的遗传距离与地理距

离间有显著的相关关系ꎬ居群间的基因交流受到地

理 距 离 的 限 制ꎮ 三 裂 叶 豚 草 的 回 归 方 程 为

Ｙ＝ －７.９５８Ｘ＋１.８９５ꎬ利用 ＳＡＳ 软件进行的相关性分

析可知其相关系数 Ｒ２ ＝ ０. ０６９４ < ｒ０.０５ (Ｐ ＝ ０. ３４３ >
０.０５)ꎮ 三裂叶豚草各居群间的遗传距离与地理距

离间无显著的相关关系ꎬ居群间的基因交流不受地

理距离的限制ꎮ

３　 讨论
沙伟和周福军(１９９９)、沙伟等(２０００)采用水平

切片淀粉凝胶电泳测定了东北地区分布不同生态环

境条件下 ７ 个豚草居群的遗传结构ꎬ揭示了东北豚

草 ７ 个居群间的变异仅占总变异的 ７.３％ꎬ大多数

(９２.７％)变异存在于居群内部ꎮ 邓旭等(２０１１)应用

ＩＳＳＲ 分子检测技术研究了 ５ 个湖南豚草居群的遗

传多样性ꎬ总遗传变异中有 ２９.６１％是存在于居群间

的ꎬ居群内遗传变异占总变异的 ７０.３９％ꎮ 黄久香等

(２０１２)等应用 ＩＳＳＲ 技术对广东豚草居群进行遗传

多样性分析ꎬ６７. ３７％的遗传变异发生在居群内ꎬ
３２.６３％的遗传变异发生在居群间ꎮ 本研究对新疆

地区豚草和三裂叶豚草研究结果表明ꎬ遗传变异主

要发生在居群内部ꎬ这与上述研究结果一致ꎮ
遗传多样性分析表明ꎬ无论是多态性位点比率ꎬ

还是居群的相似性指数均较高ꎬ２ 物种可能来源于

同一源种群ꎬ是导致其遗传相似度相对较高的主要

原因ꎮ 新疆地区豚草遗传相似度和广西、贵州较高ꎬ
因此入侵新疆的豚草可能来源于广西、贵州ꎮ
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图 ２　 豚草和三裂叶豚草 ＵＰＧＭＡ 聚类结果
Ｆｉｇ.２　 ＵＰＧＭＡ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ Ａ. ａｒｔｅｍｉｓｉｉｆｏｌｉａ ａｎｄ Ａ. ｔｒｉｆｉｄａ

图 ３　 豚草(Ａ)和三裂叶豚草遗(Ｂ)传距离和地理距离的回归分析
Ｆｉｇ.３　 Ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ａｎｄ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ Ａ. ａｒｔｅｍｉｓｉｉｆｏｌｉａ (Ａ)ａｎｄ Ａ. ｔｒｉｆｉｄａ(Ｂ)

　 　 本研究发现ꎬ新疆地区豚草和三裂叶豚草各居

群遗传距离较近ꎮ 这一现象可能是由于豚草和三裂

叶豚草为一年生草本植物ꎬ其结实量大ꎬ存活率和增

殖率都很高ꎻ同时伊犁河谷属农牧交错区ꎬ牛羊等牲

畜的携带以及人为活动使其在短期内迅速蔓延扩

展ꎬ导致各居群的遗传距离较近ꎮ 由于新疆地区豚

草发生分布面积相对较大ꎬ三裂叶豚草发生分布相

对较小ꎬ导致三裂叶豚草各样点的距离相对较近ꎬ可
能是豚草遗传距离和地理距离有显著相关性ꎬ三裂

叶豚草无显著相关性的一个重要原因ꎮ 因此ꎬ要真
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正揭示新疆三裂叶豚草和豚草来源以及遗传特性还

需要研究更大范围更多数量的居群ꎮ

４　 结论
本研究从豚草和三裂叶豚草中共筛选出 １３ 条多

态性引物ꎬ豚草获得 ３０４ 条特征条带ꎬ三裂叶豚草获

得 ２６６ 条特征条带ꎮ ＩＳＳＲ 分析结果表明:豚草和三

裂叶豚草在居群间具一定的遗传稳定性ꎻ居群内具

有丰富的遗传多样性ꎻ遗传变异主要来源于居群内

部ꎮ 豚草遗传距离和地理距离有显著相关性ꎬ三裂

叶豚草无显著相关性ꎮ 本研究可为新疆地区豚草和

三裂叶豚草的防治和进一步的研究提供理论基础ꎮ
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