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用 SSR 分子标记分析无融合生殖龙须草的
遗传多样性

黎 蓉 姚家玲

华中农业大学生命科学技术学院,武汉430070

摘要 采用磁珠富集法构建龙须草微卫星文库,并开发出27对具有多态性的SSR引物,利用其中具有扩

增差异的8对稳定的SSR引物,对龙须草11个居群和71个单株进行聚类分析。结果表明:居群间共检测到

123个等位基因,每对引物可以稳定检测到6~34个多态性片段。居群间的遗传相似系数为0.70~0.97,聚类

分析将11个居群划分为4个类群,表明龙须草大多数居群之间的分化程度较低,与无融合生殖的特性相吻合。

采用UPGMA法将分散在龙须草11个居群的71个单株分为3个群,与以居群为单位的研究结果相近;但是,星
子居群内的3个单株、洋县居群的1个单株分别与本居群亲缘关系较远并与其他居群亲缘关系较近,显示在这

2个居群内不同单株间存在较大的遗传差异,这种差异可能是居群内单株间无融合生殖程度不同所致。因此,

在这2个居群内可能存在有性生殖频度较高的单株。
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  植物无融合生殖是指不经过减数分裂和受精作

用而形成种子的一种特殊的生殖方式。无融合生殖

植物的子代和母本的基因型相同,可以为植物育种

提供重要的研究方式[1]。如果将近缘野生种的无融

合生殖基因通过基因工程的方法转入栽培作物中,
可以固定农作物的杂种优势,将引起一次意义深远

的无融合生殖革命[2-3]。
龙须草(Eulaliopsisbinata)是一种禾本科无融

合生殖植物,是禾谷类作物利用无融合生殖固定杂

种优势的潜在资源。姚家玲等[4-5]通过胚胎学研究,
确定了龙须草属于配子体无孢子生殖的无融合生殖

类型;胚来自未减数卵细胞的孤雌生殖,胚乳由极核

不受精自主分裂形成。细胞学研究表明龙须草为具

有40条染色体的异源四倍体植物[6]。近年来,刘传

虎等[7]、姚家玲等[8]分别利用RAPD、AFLP分子标

记结合形态学观察,将分布于中国的12个龙须草居

群划分为4种类型。前期的研究发现,虽然龙须草

的无融合生殖程度很高(95%以上),但居群间和单

株间生殖方式和无融合生殖程度存在差异,既有专

性无融合生殖类型(同一植株所有种子都来自于无

融合结实),又有兼性无融合生殖类型(同一植株中

部分种子来自无融合生殖,部分种子来自有性生

殖)[5]。确定有性生殖居群或单株是进一步研究其

无融合生殖遗传调控机制和分离相关基因的基础。

SSR(simplesequencerepeats)又称作微卫星

DNA,广泛分布于各类真核生物基因组中,与传统

的RAPD、AFLP等分子标记相比,SSR的重复次数

和重复程度不同,使得SSR呈现高度的多态性,而
且每个微卫星位点上重复数量的差异在多个等位基

因间都可以显示出多态性,因此,SSR技术已被广

泛应用于植物遗传多样性分析、分子作图、基因定位

和系谱分析之中[9-10]。刘丽等[11]通过锚定PCR开

发复合SSR引物、数据库检索和近缘物种SSR引

物的引用等3种方法开发了龙须草的SSR引物,并
利用筛选得到的SSR多态性引物鉴别了龙须草2
个居群间杂交后代生殖方式的差异。前期研究开发

的引物数量较少,对居群内部遗传多样性的检出效

率不足,采用其他方法开发出更多更有效的SSR引
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物,将有利于辨析龙须草居群内生殖方式的差别,以
发现有性生殖个体;如果能进一步累积足够的位点,
建立生殖方式与分子标记之间的连锁关系,可为研

究无融合生殖调控机制奠定基础。磁珠富集法是简

单有效的筛选微卫星DNA的方法,在开发物种特

异的SSR引物方面可大大节约时间和成本。本研

究利用磁珠富集法开发了龙须草SSR多态性引物,
对其不同居群和不同单株进行多态性检测和聚类分

析,以期为鉴定不同生殖方式的龙须草和深入研究

龙须草遗传机制提供技术基础,同时也为无融合生

殖植物的遗传规律和多样性研究提供参考。

1 材料与方法

1.1 材 料

11个龙须草居群均种植在华中农业大学试验

基地,来自河南淅川、内乡、西峡,陕西山阳、洋县,湖
北郧西、丹江、郧县,湖南衡阳,广东星子及广西百色

等地;在龙须草11个居群中随机取71个单株,作为

居群内不同单株分析的试验材料。各居群及单株的

具体信息见表1。
表1 龙须草居群和单株

Table1 ThepopulationsandaccessionsinE.binata

居群Population 单株编号 Accessionnumber

广东星子

Xingzi,Guangdong

星子1、星子2、星子3、星子4、星子5、星子7、星子8、星子11、星子12、星子13、星子14、星子18、星子

19Xingzi1,Xingzi2,Xingzi3,Xingzi4,Xingzi5,Xingzi7,Xingzi8,Xingzi11,Xingzi12,Xingzi13,
Xingzi14,Xingzi18,Xingzi19

陕西洋县

Yangxian,Shaanxi
洋县1、洋县2、洋县5、洋县6、洋县7、洋县9Yangxian1,Yangxian2,Yangxian5,Yangxian6,Yangx-
ian7,Yangxian9

河南淅川 Xichuan,Henan 淅川2、淅川3、淅川4、淅川5、淅川6Xichuan2,Xichuan3,Xichuan4,Xichuan5,Xichuan6
陕西山阳

Shanyang,Shaanxi
山阳1、山阳2、山阳4、山阳5、山阳6、山阳8、山阳9Shanyang1,Shanyang2,Shanyang4,Shanyang5,
Shanyang6,Shanyang8,Shanyang9

湖南衡阳

Hengyang,Hunan
衡阳1、衡阳2、衡阳3、衡阳4、衡阳5、衡阳7、衡阳9、衡阳10、衡阳11Hengyang1,Hengyang2,
Hengyang3,Hengyang4,Hengyang5,Hengyang7,Hengyang9,Hengyang10,Hengyang11

河南内乡 Neixiang,Henan 内乡1、内乡4、内乡5、内乡10Neixiang1,Neixiang4,Neixiang5,Neixiang10
河南西峡 Xixia,Henan 西峡5、西峡6、西峡7、西峡10Xixia5,Xixia6,Xixia7,Xixia10
湖北郧西

Yunxi,Hubei
郧西1、郧西2、郧西3、郧西4、郧西5、郧西6、郧西7、郧西8、郧西9Yunxi1,Yunxi2,Yunxi3,Yunxi
4,Yunxi5,Yunxi6,Yunxi7,Yunxi8,Yunxi9

广西百色Baise,Guangxi 百色2、百色3Baise2,Baise3
湖北丹江

Danjiang,Hubei
丹江1、丹江2、丹江3、丹江4、丹江5、丹江6、丹江7、丹江8Danjiang1,Danjiang2,Danjiang3,Danjiang
4,Danjiang5,Danjiang6,Danjiang7,Danjiang8

湖北郧县 Yunxian,Hubei 郧县1、郧县2、郧县5、郧县6Yunxian1,Yunxian2,Yunxian5,Yunxian6

1.2 DNA 提取

采用CTAB法提取DNA [12],用紫外分光光度

计测定DNA的浓度和质量。
1.3 基因组 DNA 双酶切及酶切片段的选择回收

取基因组DNA300ng以 BamHⅠ和 HindⅢ
在37℃下酶切4~6h,电泳检测酶切程度;然后在

65℃下灭活内切酶。1%的琼脂糖凝胶电泳1h,EB
染胶,切胶回收300~1000bp的DNA片段,并用

GenClean柱式琼脂糖凝胶 DNA回收试剂盒回收

300~1000bp的DNA片段。
1.4 接头制备、连接、产物回收和检测

4条寡核苷酸链和接头(Adaptor)序列如下:

Hind Ⅲ OligoA 5′-TACTGGTACTAATGCG-
GT-3′;

OligoB3′-ATGACCATGATTACGCCATCGA-5′;

BamH Ⅰ O1igoC 5′-ATGACCATGATTACGC-

CAG-3′;

OligoD3′-TACTGGTACTAATGCGGTCCTAG-5′
按T4-DNA连接酶试剂盒操作步骤链接完毕

后,65℃10min灭活T4DNALigase,在-20℃保

存备用。
1.5 磁珠捕获

双酶切的DNA及接头连接产物在PCR仪上

98℃热变性10min,冰浴冷却10min。按Promega
公司Streptavidincoated-beads试剂盒方法加入准

备好的磁珠、探针及SSC(终浓度为6×SSC)65℃
预杂交30min,70℃杂交过夜。洗涤,用磁力架吸

附磁珠后,弃上清。最后从磁珠上解吸附后收集含

有目标微卫星重复序列的单链DNA片段。用PCR
扩增获得含有目标重复的DNA片段,1.5%琼脂糖

凝胶电泳检测,切胶回收300~1000bp的DNA片

段,并用GenClean柱式琼脂糖凝胶DNA回收试剂
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盒回收300~1000bp的DNA片段。
由于 连 上 接 头 的 双 酶 切 DNA 片 段 长 度 为

300~1000bp,故PCR产物长度为300~1000bp,
就证明磁珠成功捕获目的片段。
1.6 目的片段的克隆、筛选及鉴定

将纯化的目的片段和pMD-18T载 体 连 接,
连接产 物 转 化 大 肠 杆 菌 DH5α感 受 态 细 胞(天
根),转化液涂抹在含有IPTG 和 X-gal的LB固

体培养基平板上进行蓝白斑筛选,得到微卫星基

因组文库。
选择白色菌落,挑至含50~100μg/mL氨苄青

霉素的LB液体培养基中,37℃250r/min振荡培

养4h。以载体引物RV-M、M13-47和探针的寡核

苷酸链作为PCR检测的引物,以过夜培养的菌液为

模板,用PIMA(PCRisolationofmicrosatellitear-
rays)法筛选阳性克隆。

阳性克隆(有2条或2条以上的条带)的菌液送

交华大基因有限公司用 M13通用引物进行单向

测序。
1.7 微卫星筛查、SSR 引物设计和检测

用 SSRIT (http://www.gramene.org/db/

markers/ssrtool)找出测序结果中的微卫星序列,然
后用引物设计软件Primer5.0设计SSR引物。

SSR引物由上海生物工程服务有限公司合成,

PCR反应体系为20μL,模板 DNA150ng,10×
TaqBuffer(Tian-gen公司含 Mg2+)2μL,dNTPs
(10mmol/L)0.4μL,Taq酶(5U)0.2μL,正反向

SSR引物各0.5μL(10mmol/L),加去离子水至总

体积20μL。循环参数为94℃预变性5min,94℃
1min,退火(表2)30s,72℃1min,35个循环,

72℃10 min,4 ℃ 保 存。扩 增 产 物 用 8% 变 性

PAGE凝胶电泳分离,银染检测,拍照保存。
1.8 数据统计分析

SSR分析中,在相同的迁移位置上(相同的分

子质量片段)有带记为1,无带记为0,缺失记为9,
建立数据库。采用Jaccard系数的方法计算遗传相

似系数CGS,CGS=Xij/(Xi+Xj+Xij),其中Xij为

第i个材料和第j 个材料共有的条带数;Xi 和Xj

分别为第i 个材料和第j 个材料特有条带数。按

UPGMA方法进行聚类分析,数据处理由NTSYS-

pc2.1软件完成[13]。

2 结果与分析

2.1 SSR 引物开发和多样性检测

从1228个菌斑中筛选到98个阳性克隆,经测

序有85条序列含有微卫星,但是其中15条序列的

微卫星侧翼序列长度小于20bp,无法设计引物,共
设计70对微卫星引物,经过PCR扩增和PAGE胶

检测后,其中有27对SSR引物扩增出多态性条带

(表2),8对引物在供试龙须草居群间呈现扩增差

异性,引物的有效开发效率为38.5%。图1是使用

微卫星引物EBEMF扩增龙须草DNA 的PCR产

物经过变性聚丙烯酰胺凝胶检测的电泳结果,说明

这些引物多态性较高。

 泳道1至7依次为星子1、星子4、洋县2、淅川3、淅川4、西峡5,

M 为 PBR322 marker。Lane1to7 sequentially Xingzi1,

Xingzi4,Yangxian2,Xichuan3,Xichuan4,Xixia5,MisPBR322

marker.

图1 使用微卫星引物EBEMF扩增龙须草基因组

DNA的PCR产物变性聚丙烯酰胺凝胶电泳结果

Fig.1 Profileoftheamplicationproduetsfromgenomic

DNAsofE.binatausingprimerEBEMF

图2 11个龙须草居群的SSR聚类树状图

Fig.2 DendrogrambyclusteranalysisbasedonSSR

geneticsimilarityof11Eualiopsisbinatagroups
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表2 27对多态性微卫星引物的相关信息

Table2 Twentysevenpolymorphicmicrosatellitemarkersandrelevantinformation

引物名称

Primername
引物序列

Primersequence(5′-3′)
重复序列

Repeatmotif
长度/bp
Size

退火温度/℃
Annealing
temperature

FIEb
Sense5′-AAGCCTTCGCTCATCATTTC-3′
Anti-sense5′-CCCTCCCTATCACTCTGTTC-3′

(TAGC)4 413 50.0

Zmwus1
Sense5′-CGCTCTGATGCTGGACACGA-3′
Anti-sense5′-TAACTGCCTGCTGGGACTGG-3′

(CGG)7 276 61.6

AtSPL
Sense5′-GAGGATTGGGTGTAGCGAAG-3′
Anti-sense5′-GTGTCACAGCGATTATTGGA-3′

(GAA)5 337 53.5

AtNZZ
Sense5′-ATAATCGCTGTGACACTTGC-3′
Anti-sense5′-TCCTCCATTGGTCCCTAAAC-3′

(TCC)3(ATC)3 462 48.5

60S-1
Sense5′-CGTGAGGACACCAGCCATCT-3′
Anti-sense5′-TTTCGTCGGCATCAACAAGG-3

(CT)10 265 60.0

Xu-1
Sense5′-GTAGGACCAAACCGCATAAA-3′
Anti-sense5′-CTGGATTGATTGCTCTTCTG-3′

(CA)3TCGAT(TG)3 360 52.0

Xu-4
Sense5′-CTAAGCCGTCCGTCCTCTGA-3′
Anti-sense5′-AAGGGAACGCAAGGGCAAAG-3′

(ATCTC)4(TC)3CAT(CA)3 290 60.0

ZcwE05
Sense5′-CTTGTGGAAAGAGATAGGAA-3′
Anti-sense5′-ATAACCGTATTACCGCATTG-3′

(AC)19 639 52.0

EB7459
Sense5′-CTTGCCGATTAGAACCAGAG-3′
Anti-sense5′-TAGGTAGTGAACCAGGAGGG-3′

(AG)21 279 55.0

EB7205
Sense5′-TCGTTCTGATACGGTTCCTG-3′
Anti-sense5′-TATGAGCGTGATTATGCCTG-3′

(TC)16 157 50.6

EB7206
Sense5′-TTACCCCAGGTTCAGACAAG-3′
Anti-sense5′-AAGGTGCCAAGAATGGAGAC-3′

(CT)15 300 52.7

EB7204a
Sense5′-TGGTCGTTCTGGTTCTTATG-3′
Anti-sense5′-CGTTTATTTATGTTTCCTGC-3′

(TC)30 351 53.5

EB7204b
Sense5′-CTAACTCGCTCGCAGGAAAC-3′
Anti-sense5′CACAGGGAGACAGTGACAAC-3′

(TC)7(AT)7 430 52.7

EB81939
Sense5′-AATGCTGTGTTCCTGGGCTT-3′
Anti-sense5′-TGATTATGGCTGGCTACTGC-3′

(TC)19 124 51.4

EB92533a
Sense5′-GGTGACAAGATTTGGAGGAC-3′
Anti-sense5′-GGAACCGACTGTAACTATGA-3′

(TC)20 426 51.4

EB92533b
Sense5′-TAGTTACTGGCGGTTCTCTG-3′
Anti-sense5′-CTTGCTTGTAGGTGGACGAT-3′

(TC)12 195 51.9

EB92541b
Sense5′-ACTTAGTTGCTGTCCGTTCC-3′
Anti-sense5′-TCGCAGGTGAGTGCTTGTAT-3′

(TC)4(CT)3(TC)3 193 51.7

EBrolBT
Sense5′-GAACAAGAAGGTGGAAGCAA-3′
Anti-sense5′-CAAGGTAGGTCCTCGTAGCC-3′

(AGTTCGTC)15 478 53.0

EB9252a
Sense5′-CTTGAAAGAGGAACCGACTG-3′
Anti-sense5′-TACTGGGCTAATGCTGTGAT-3′

(AG)31 400 52.3

EB9252b
Sense5′-ATGATTATGCCACCTTCCGC-3′
Anti-sense5′-CTGATGTGATGTTCCTTGTC-3′

(CT)15 111 49.5

MEZ
Sense5′-CCTTATTAGTTCCCTTTCCT-3′
Anti-sense5′-GTAGCACCCTTTTTTTCACA-3′

(AT)23 465 47.2

EB111437
Sense5′-GCGTGGTGAACCGCCGAAAA-3′
Anti-sense5′-AAGACGAGCAAACAGGGGAC-3′

(GT)5(TG)3 446 50.9

EB111480
Sense5′-AGACTGGAGGGACAACGAGA-3′
Anti-sense5′-AGTTAGTGGGAGGGGCTTAG-3′

(TTC)5 304 48.9

EB1129
Sense5′-TGTTCAGTTGTCGCACCCTA-3′
Anti-sense5′-ATACCTCCGCAGATGGCTTT-3′

(AAC)5 133 49.8

EBEMF
Sense5′-TCCCTATTGTTTCTTCGTTG-3′
Anti-sense5′-CACAGTGCTAAGCCATTTCA-3′

(GA)8 458 49.4

EBMEZ
Sense5′-TGGTTCCCAAGTTCTCAAGC-3′
Anti-sense5′-GCCTGCGTCAGATAACACAC-3′

(TTTTTG)4 456 51.6

EB92532
Sense5′-GGAACATTGGAACCTCTTGC-3′
Anti-sense5′-ACTGAGTTACCTACAGCGTG-3′

(AG)20 135 50.0

4
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表3 龙须草的微卫星标记

Table3 MicrosatellitesmarkersselectedforEualiopsisbinata

引物名称

Primername
重复序列

Repeatmotif
实际长度/bp
Actualsize

退火温度/℃
Annealing
temperature

每个位点的等位基因数(A)
Numberofalleles
perlocus

多态信息含量(PIC)
Polymorphic

informationcontent
FIEb (TAGC)5 413 50.0 9 0.848

EB92533a (TC)20 426 51.4 14 0.912
EB92533b (TC)12 195 51.9 18 0.910
EB92541b (TC)4(CT)3(TC)3 193 51.0 10 0.762
EB9252a (AG)31 400 52.3 34 0.953
EB9252b (CT)15 111 49.5 21 0.937
EBEMF (GA)8 458 49.4 11 0.848
EB81939 (TC)19 124 51.4 6 0.806

从用磁珠富集法构建的龙须草微卫星文库中筛选出

稳定 性 好、条 带 清 晰 且 有 差 异 扩 增 的8对 引 物

(表3)。在11个居群中共检测出123个等位基因

变异,每对引物可以检测到6~34个等位基因,平均

每个位点为15.375个等位基因。
2.2 龙须草不同居群的遗传多样性分析

根据SSR数据矩阵,按照 UPGMA对11个居

群进行聚类分析(图2),结果显示各居群间遗传相

似性系数在0.70~0.97之间,选取0.80为阈值,11
个居群大体上可分为4个类群,其中第Ⅰ类群、第Ⅱ
类群、第Ⅳ类群都只包括1个居群,分别是星子、百
色、洋县居群;第Ⅲ类群包括8个居群,可以分为

2个亚群,淅川、丹江、郧县、衡阳、郧西居群;第二亚

群为内乡、西峡、山阳居群。
2.3 龙须草 11 个居群中 71 个单株的聚类分析

利用 UPGMA,根据SSR数据矩阵对71个龙

须草单株进行聚类分析(图3)。从图3可看出,各

单株间遗传相似性系数为0.65~1.00。选取0.71
为阈值,71个单株大体上可分为3个群,其中第Ⅰ
群全部为星子居群的单株;第Ⅱ群可以分为2个亚

群,第1亚群以洋县居群的单株为主,另外还有3个

星子居群的单株,星子14、星子18、星子19;第2亚

群包括山阳和淅川居群的单株,除此之外还有洋县

9;第Ⅲ类群可以分为2个亚群,第1亚群包括衡阳、

内乡、西峡、郧西、丹江、郧县居群的单株;第2亚群

图3 71个龙须草单株的SSR聚类树状图

Fig.3 DendrogrambyclusteranalysisbasedonSSRgeneticsimilarityof71Eualiopsisbinatalines
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包括百色居群的单株。各个单株的聚类分析与居群

的聚类分析基本一致,但星子居群的3个单株被聚

类到洋县的群中,洋县居群的1个单株(单株号为

9)聚在山阳和淅川居群所在的群中,表明这些单株

与其居群内其他单株间的遗传距离远于居群间,可
能暗示其生殖方式的差异。

3 讨 论

Kandpal等[14]提出了磁珠富集法,由于磁珠富

集后克隆测序量大幅下降,因而能够提高富集微卫

星DNA的效率,而且所开发的引物都是目标物种

的特异引物。因此,磁珠富集法在筛选物种的微卫

星引物中得到广泛应用。邓欣等[15]采用磁珠富集

法分离亚麻基因组SSR引物,微卫星序列的富集效

率达到22.99%,引物开发效率为33.3%。陈烨

烨[16]采用磁珠富集法对银杏的微卫星序列进行开

发,引物开发效率为22%。本研究用磁珠富集法构

建龙须草微卫星文库,其中27对SSR引物成功扩

增出多态性条带,引物的有效开发效率为38.5%。
进一步证明磁珠富集法是一种高效简便地筛选物种

特异微卫星的方法。
在龙须草的遗传多样性分析中,姚家玲等[8]通

过AFLP分子标记技术、叶片纤维素含量测定和形

态学观察等方法,将9个龙须草居群聚为4种类型。
刘传虎等[7]用RAPD分子标记把5个省的12个龙

须草居群划分成4种类型:将河南、湖北、陕西等9
个居群划为一个类型,而将广东星子、陕西洋县、广
西百色居群分别划为一个类型。本研究从27对具

有稳定扩增多态性的引物中选用8对有扩增差异性

的引物,并利用这8对引物对11个龙须草居群和

71个龙须草单株进行了遗传多样性分析。聚类分

析的结果显示这11个居群也被分为4个群,其中来

自淅川、丹江、郧县、衡阳、郧西、内乡、西峡、山阳居

群划分在一个群内,而将来自星子、百色、洋县居群

分别划为一个群,与姚家玲等[8]和刘传虎等[7]进行

聚类分析的结果是一致的。该结果为供试龙须草居

群间的遗传多样性以及类型划分提供了进一步的分

子标记证据。但利用SSR分子标记对11个居群中

不同单株进行分析,虽然在大多数居群内,各个单株

聚类在同一个群中,但星子居群、洋县居群内的少数

单株却聚在其他居群的群内,显示其与所在居群其

他单株之间存在较大的遗传差异。刘丽等[11]利用

筛选得到的龙须草SSR多态性引物对来自星子和

衡阳居群的正反交F1代的12个单株进行检测,鉴
别出子代中与母本带型完全一致的无融合生殖后代

占58%,但以星子居群3个单株为母本的子代却具

有双亲带型,表明这3个单株具有较高的有性生殖

能力。本研究对同一居群不同单株之间遗传差异的

SSR分析,不仅为我们确证星子居群的几个单株可

能为有性生殖提供了进一步的实验证据,而且为我

们寻找其他生殖方式的单株提供了有用的线索。
关于无融合生殖植物种内遗传多样性产生的机

制,Maki等[17]认为可能来自种群的多起源。我国

龙须草主要分布在陕西汉中、安康地区,湖北西北部

的十堰地区,河南南阳地区,湖南西南部,广西西北

部以及广东连洲地区等[18]。从其主要分布区来看,
龙须草可能也是多个不同的基因型个体建立起来

的,因而能够保持一定的遗传差异。虽然在龙须草

中尚未发现有性生殖的居群,但已研究过的居群多

为兼性无融合生殖类型,即保留了部分有性生殖能

力,近期我们在兼性无融合生殖龙须草居群内发现

了少数有性生殖程度较高的单株(未发表的数据),
可能是龙须草遗传多样性产生和维持的原因之一。

Silander[19]提出,兼性无融合生殖植物存在有性重

组的机会,提供了可供自然选择的遗传变异,产生新

的有利基因型可以通过无融合生殖迅速占领某个地

区,从而补充了因无融合生殖而降低的遗传多样性,
以提高居群间的遗传变异水平。
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AnalyzingthegeneticdiversityofapomicticEulaliopsis
binatawithSSRmarkers

LIRong YAOJia-ling

CollegeofLifeScienceandTechnology,HuazhongAgriculturalUniversity,Wuhan430070,China

Abstract Eulaliopsisbinata,anewlyfoundapomicticspeciesbelongingtoPoaceae,wasprovento
havediversedegreeofapomixisamongpopulationsaswellasindividual.Amicrosatellite-enrichedlibrar-
ywasconstructedbycapturewithstreptavidincoated-beadsmagneticbeadsadsorption.Twentyseven
pairsofpolymorphicSSRprimerweredeveloped.Geneticdiversitiesof11populationsand71individuals
ofE.binatawereanalyzedby8SSRprimersproducing123alleles.EachSSR markeramplified6-34
polymorphicfragments.TheelevenpopulationsofE.binatahadageneticsimilaritycoefficientsranging
from0.70to0.97andcouldbeclassifiedinto4clusters,indicatingthemostpopulationsofE.binatahad
highsimilarityconsistentwithitsapomicticreproductionmode.ByUPGMAanalysis,71E.binataindi-
vidualscouldbeclassifiedinto3groupsconsistentwithresultsofpopulationclassification.However,

threeindividualsfrom Xingzipopulationandoneindividualfrom Yangxianpopulationweredeviated
fromtheirownclustersofpopulationrespectivelyandnestedinadifferentlocation,indicatingthatthe
geneticdiversitywasappearedindifferentindividualofsamepopulationandthegeneticdifferencemay
bereflectedthevaryingdegreesofapomixisofplant.

Keywords apomixis;Eulaliopsisbinata;SSR;geneticdiversity;streptavidinmagneticbeadsad-
sorption;UPGMAclusteranalysis
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