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摘要: 禾本科芒属植物具有在边际性土地(marginal land)上驯化成为高产能源作物的巨大潜力, 其中尼泊尔芒

(Miscanthus nepalensis)和双药芒(M. nudipes)两个双药芒组物种分布于喜马拉雅–横断山地区, 是具有耐寒及抗旱

特性的优良种质资源。为了了解其遗传多样性和群体遗传结构，需要筛选出有效的分子标记。目前在适用于核心

芒属植物群体遗传学分析的42对SSR引物中, 有23对来自于核心芒属物种，19对来自玉米。我们利用来自双药芒

组2个种的6个代表性个体, 筛选得到14对可在双药芒组中稳定扩增的引物, 其中有12对来自核心芒属，显示同属

引物的扩增效率为52.2%(12/23)。成功扩增的14个位点中11个为多态。利用所得引物对双药芒组4个自然居群进行

群体遗传学初步分析发现, 所获得的SSR引物多态性高、表现稳定, 适于双药芒组物种的群体遗传多样性分析, 可
为芒属植物资源的研究和利用提供重要的分子标记。 
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Abstract: Miscanthus species have shown great potential as second-generation energy crops, especially 
when planted on marginal land. Within the genus, M. nepalensis and M. nudipes are much different from 
other species owing to the presence of only two anthers, and are thus treated as sect. Diandra Keng taxo-
nomically. Distributed in the Himalaya and Hengduan Mountains, the two species exhibit a very high level of 
tolerance to cold and drought stresses. In order to scientifically develop these crop species, the first step 
would be to carry out a population-genetic investigation to elucidate the genetic basis of phenotypes such as 
tolerance-related and morphological characteristics. For this purpose, we need to select practical and 
high-resolution molecular markers. We sequenced six individuals of M. nepalensis and M. nudipes to validate 
the efficacious use of 42 previously-used SSR primer pairs. A total of 14 primer pairs were identified as appli-
cable, of which 12 were from Miscanthus species, indicating that the amplification ratio within genus Miscan-
thus is 52.2% (12/23). Of the 14 primer pairs, 11 were polymorphic. Screening four natural populations of M. 
nepalensis and M. nudipes using the 14 SSR markers, we found that these primers had high power in detecting 
genetic diversity and population genetic structure in M. nepalensis and M. nudipes, and thus provide feasible 
genetic markers for population genetics studies and molecular breeding. 
Key words: Miscanthus nepalensis, Miscanthus nudipes, SSR primers, energy crop, polymorphism 

 
越来越多的证据表明, 第二代能源作物在发展

可持续新能源和缓解全球变暖中有重要作用。进行

大规模可持续性的生物能源生产, 需要发展在边际

性土地(marginal land)上和恶劣环境下具有较强生
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长、繁殖能力的新型作物(Jørgensen & Schwarz, 
2000; Sang, 2011)。以我国为分布中心的芒属

(Miscanthus)植物具有植株高大、多年生、高生物量、

高光效(C4光合途径)等特性, 已在生物能源领域得

到广泛关注和应用(刘亮, 1997; Hodkinson et al., 
2002; Chen & Renvoize, 2006; Clifton-Brown et al., 
2008)。我国北部和西北地区拥有1亿多公顷的边际

性土地, 是种植第二代能源作物、实现可观产值的

理想场所(Sang, 2011; Sang & Zhu, 2011)。因此, 利
用我国原产的芒属植物, 以培养第二代能源作物为

目标, 进行抗旱、耐寒特性的引种驯化、分子育种

工作, 具有重要的生态学意义和经济价值。 
    芒属植物隶属禾本科黍亚科须芒草族 (trib. 
Andropogoneae)甘蔗亚族(subtrib. Saccharinae), 该属

植物有13–20种(Hodkinson et al., 2002; Chen & Ren-
voize, 2006)。研究表明, 目前主要应用于能源作物生

产的芒属杂交种Miscanthus×giganteus不能进行有性

繁殖, 且对逆境的抗性弱(Clifton-Brown & Lewan-
dowski, 2000), 对寒冷和干旱的耐受能力远低于其野

生亲本(Clifton-Brown et al., 2002)。主要分布于我国的

芒(Miscanthus sinensis)、五节芒(M. floridulus)、荻(M. 
sacchariflorus)和南荻(M. lutarioriparius)等4种芒属

植物, 因其分布广泛、生境多样, 而被视为新一代

能源作物的重要种质资源, 以下简称核心芒属植

物。核心芒属植物多分布于50º N以下、海拔低于

1,900 m的平原、丘陵及山地(刘艳春, 2010), 缺乏适

应于极端寒旱环境的遗传资源。Yan等(2011)分别在

内蒙古、甘肃和湖北, 对采自我国的93个居群的核

心芒属植物进行野外定点栽培试验, 以检测和对

比它们在不同环境条件下的适应能力。结果发现, 
种植于寒冷和干旱程度最高的内蒙古锡林郭勒地

区的材料, 成活率明显低于其他两个地点, 其中芒

和南荻仅有小部分存活 , 总计存活率不足30% 
(Yan et al., 2011)。 

分布于喜马拉雅—横断山(跨越欧亚板块和印

度板块)的尼泊尔芒(M. nepalensis)和双药芒(M. nu-
dipes), 由于仅具2枚花药, 且在其他形态特征上也

与同属其他植物明显不同, 因而在分类上被处理为

芒属下的一个组, 即双药芒组(sect. Diandra) (耿以

礼, 1959; Chen & Renvoize, 2006)。双药芒组植物生

长于高海拔山区, 对寒冷和干旱环境耐受力极强, 
且其开花物候期与核心芒属植物相近 (Chen & 

Renvoize, 2006), 是培育新能源作物的优良种质资

源。但由于缺乏合适的分子标记, 目前尚未对其进

行遗传学研究。 
微卫星标记(SSR)作为一种共显性的分子遗传

标记, 广泛分布于基因组中, 具有多态性检出率

高、信息含量大、结果稳定可靠等优点, 被认为是

生物群体遗传学研究中极有价值的分子标记。由于

微卫星位点两翼序列在属内种间甚至在科内属间

都具有一定的保守性, 因此为节约引物开发成本、

缩短引物获得周期, 利用近缘类群已有的微卫星引

物进行种间扩增的方法, 已逐渐应用于各类植物的

遗传学研究中(邹喻苹等, 2001; Cristofani-Yaly et 
al., 2011)。高羊茅(Festuca arundinacea)的SSR引物

在黑麦草(Lolium perenne)、水稻(Oryza sativa)、小

麦(Triticum aestivum)中的扩增率为38%(Saha et al., 
2006)。从玉米 (Zea mays)到芒 , 从水稻到竹类

(Bambusa), SSR引物也均被检测出较高的扩增比率

(Hernández et al., 2001; Sharma et al., 2008)。 
Hernández等(2001)利用玉米微卫星引物, 得到

19对可在芒中稳定性扩增的多态性引物; Hung等
(2009)和Zhou等(2011)利用富集法, 分别从芒中分

离得到了9个和14个微卫星位点, 实验证明这些位

点均适用于核心芒属植物的遗传学研究。本研究利

用上述共42对微卫星引物, 对尼泊尔芒和双药芒

代表性个体样本进行了跨种扩增, 以探讨SSR引物

在芒属不同类群之间的通用性以及各位点的多态

性和杂合度水平, 寻找适合于双药芒组群体遗传

学研究的SSR引物。我们利用筛选出的SSR位点, 
对分布于我国的尼泊尔芒和双药芒各2个自然居群

样本进行了初步的遗传多样性、群体遗传结构和遗

传谱系分析, 评价这些引物在双药芒组群体遗传

学研究中的潜力, 以期为深入开展双药芒组的物

种形成与演化等研究奠定基础, 并为驯化培育芒

属能源植物提供参考依据。 

1  材料和方法 

1.1  材料 
1.1.1  采集与处理 

选取尼泊尔芒和双药芒各3份样品用于引物筛

选, 各2个居群共80个个体(表1)用于检测所得引物

的多态性及适用性。野外采集新鲜叶片, 用变色硅

胶快速干燥, 室内置于–20℃低温保存。 
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1.1.2  引物信息 
根据Hernández等(2001)、Hung等(2009)和Zhou

等(2011)报道的微卫星引物序列, 由生工生物工程

(上海)有限公司合成42对引物。 
1.2  方法 
1.2.1  DNA提取 

取20 mg干燥叶片, 经液氮冷冻后, 研磨粉碎。

采用天根生化科技(北京)有限公司的新型植物基因

组DNA提取试剂盒提取DNA。 
1.2.2  PCR扩增和检测 

PCR反应总体积为15.0 µL, 反应体系含有天根

生化科技(北京)有限公司生产的2×Taq PCR Mas-
terMix 7.5 µL, 10 µM的上下游引物各0.4 µL, DNA
模板1.0 µL, ddH2O 5.7 µL。PCR反应在Eppendorf扩
增仪(由艾本德中国有限公司生产)上进行。反应程

序为: 94℃预变性5 min; 94℃变性30 s, 54–58℃退

火30 s, 72℃延伸1 min, 共30个循环; 72℃延伸10 
min; 4℃保存。扩增产物采用2.0%琼脂糖凝胶(EB
染色)检测, 电压100 V, 电流600 mA, 电泳20 min。 
1.2.3  克隆测序 

用pGEM-T easy vector和Top10 competent cells 
of Escherichia coli连接转化。待菌斑显色后, 挑取白

色阳性克隆至含有氨苄的LB液体培养基中, 37℃下

150 rpm振荡培养12 h。利用M13通用引物对克隆测

序(北京六合华大基因科技股份有限公司进行)。 
1.2.4  荧光引物PCR扩增 

对于克隆测序结果比对确定为核心芒属同源

SSR位点的引物, 合成时在5′端增加TAM或HEX荧

光标记的荧光引物, 对居群样本进行PCR扩增。反

应条件如 1.2.2 所述。 PCR 扩增产物加入内标

GS500LIZ, 测序仪ABI 3730xl (Applied Biosystems, 
Foster City, California, USA)检测荧光信号(北京擎

科新业生物技术有限公司进行)。 
1.3  统计分析 

用ContigExpress(Lu & Moriyama, 2004)软件在

测序结果中搜索微卫星位点, 进行比对分析。利用

GeneMapper 4.0(Applied Biosystems, USA)软件对

PCR产物荧光信号检测结果进行峰形判读, 得到产

物片段长度变异数据。目的片段长度数据用ARLE- 
QUIN 3.1(Excoffier et al., 2005)和Power-Marker 
(Version 1.31) (http://statgen.ncsu.edu/powermarker/)
分析。数据经检验不存在连锁不平衡(linkage dis-
equilibrium), 且不偏离哈迪–温伯格平衡, 计算各

位点等位基因数(N)、各居群等位基因总数(Na)、多

态信息含量(PIC)、期望杂合度(HE)、实际杂合度

(HO)。运用Slatkin(1995)提出的遗传分化指数(FST) 
计算方法以及Raymond和Rousset(1995)所提出的不

同居群之间个体随机分布假说(Excoffier et al., 
 
 

表1  采样位置及生境 
Table 1  Sampling localities and habitats of Miscanthus nudipes and M. nepalensis 

样品代号  
Sample code 

地理位置 
Locality 

样品数 
Sample size

海拔 
Altitude (m)

经度 
Longitude (E) 

纬度 
Latitude (N) 

引物筛选 Primer selection         
双药芒 M. nudipes      

Nu06-18 中国西藏 Tibet, China 1 2,887 88º57′00.16″ 27º24′37.20″ 
Nu08-08 中国云南 Yunnan, China 1 2,751 100º15′40.61″ 27º01′43.77″ 
Nu18-20 中国四川 Sichuan, China 1 2,466 102º55′43.46″ 32º07′18.89″ 

尼泊尔芒 M. nepalensis      
GS01-20 印度北安恰尔邦 Uttaranchal, India 1 2,200 79º27′14.58″ 29º23′34.70″ 
Ne11-09 中国云南 Yunnan, China 1 2,270 100º07′40.00″ 25º42′23.08″ 
Ne20-05 中国四川 Sichuan, China 1   878 102º46′44.96″ 30º19′09.16″ 

适用性检测 Applicability test      
双药芒 M. nudipes      

Nu11 中国四川 Sichuan, China 20 2,235 102º23′29.66″ 27º52′43.25″ 
Nu06 中国西藏 Tibet, China 20 2,887 88º57′00.16″ 27º24′37.20″ 

尼泊尔芒 M. nepalensis      
Ne09 中国云南 Yunnan, China 20 2,759 98º42′01.42″ 25º58′40.00″ 
Ne18 中国四川 Sichuan, China 20 2,047 102º02′32.08″ 28º25′26.24″ 
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2005), 计算得到近交系数(FIS)、居群遗传分化指数

(FST)和个体遗传分化指数 (FIT)等参数。根据

Nei(1973)所提出居群两两之间的遗传距离可反映

居群之间等级式结构的观点, 应用等位基因频率计

算得到的居群间遗传距离数据, 利用UPGMA法构

建出尼泊尔芒和双药芒4个自然居群之间的谱系 
关系。 

2  结果 

2.1  引物筛选结果 
来自核心芒属的42对SSR引物中, 共有14对在

双药芒组扩增出了清晰条带(表2)。为验证扩增位点

的真实性及其与核心芒属相应SSR位点的同源性, 
将PCR扩增产物进行克隆测序, 获得相应目的片段

序列及微卫星重复式样(表3), 证明所得位点均为微

卫星位点, 且重复单元类型均与原始发表类型(由
芒开发得到的位点重复类型)一致(表2, 3), 即为同

源扩增。但将目的片段重复式样与源重复式样对比

发现, 双药芒组中微卫星重复单元的重复次数明显

小于核心芒属的同源序列, 且所对应各位点的目的

片段长度也明显减小。将14对引物5′端添加荧光接

头重新扩增, 亦得到清晰条带。将第二次PCR扩增

产物进行毛细管电泳检测, 所获得位点特异性好, 
电泳结果中不存在高浓度杂峰(图1)。 

成功扩增的位点中11个为多态, 其中2个位点

(M&M02和M&M39)来自于玉米(表3)。供试的其余

23对从芒中开发得到的SSR引物中, 有12对在双药

芒组中得到成功、稳定的扩增, 从核心芒属植物到

双药芒组的微卫星引物扩增效率为52.2%。 
如图1所示, 峰值出现位置为片段长度数值,左

边刻度表示产物浓度，峰值越高，表示该长度的PCR
产物浓度越高。 若同一位点上出现两个峰形, 则说

明该样品在该位点上有一对出现长度变异的等位

基因, 即杂合现象; 反之则为纯合。在图1所示的3
个位点中, DSSR32引物峰值所出现过的位置最多, 
说明该位点等位基因长度变异最丰富, 这样的位点 

 
 
 
表2  筛选获得的14对SSR引物信息、参考序列重复式样、参考片段长度和PCR扩增退火温度 
Table 2  Characteristics of 14 identified microsatellite primers, reference motif, reference length and annealing temperature in PCR 
amplification 

位点名称 
Locus 

引物序列 
Primer sequences (5′-3′) 

参考重复式样 
Reference motif 

参考片段长度 
Reference 

length 

退火温度 
Annealing temperature 

(℃) 
Bgln176 F: AGTTCACGTCCAGCTGAATGACAG 

R: CGCGCATCGCATGCTTATCCTA 
– 140 54 

Bgln434 F: GTGCAAAGGGGAGAGAGG 
R: TCGCCGTTCTTCGCCTTAG 

–  85 54 

DSSR09 F: CGCACCACTCCCTGACAAT 
R: GCCAGTAACATCCCCAACG 

(AC)17 294 58 

DSSR24 F: AAGGGCGAGGCAAAGCAAG 
R: AGATTTCGTGACAAAGGGAGC 

(GAT)7(GA)2 100 58 

DSSR32 F: GATTAGACTGTTTGGTAGGGATTC 
R: CTGGTTTTGCGAGATTTCAT 

(GA)24 305 54 

MSSR10 F: CCTGGGATTCTTTGATTTGAG 
R: GGATTTGGCTTTCGCTGTC 

(AG)19 159 54 

MSSR14 F: AACTAAAGGCGAAAGCTAGGAGG 
R: CAGATGCTGGCTGTTGGTGATGT 

(AC)18A9 155 58 

MSSR21 F: TATGGGTGAATGTTGGTTT 
R: GCCCGTTTGTGCGAGTGC 

(AC)8A8 187 58 

MSSR36 F: TAAGCCCAAACAAAGGAAAT 
R: CAAATGGCAATAGTGAGCAA 

(AG)13 228 54 

MSSR37 F: CAGATGCCATTACTGTAGCGA 
R: TACCACAACGAAACCAAAAC 

(AC)5(AG)2(AC)11 243 54 

MSSR38 F: GAGTGAGCAGTGGCAACG 
R: ATCTGGCTGGACAACCTTTT 

(GAT)7 250 54 

MSSR42 F: TGCCACGCCTTCTTCACCTATC 
R: GCATCCAGCCATCCACCCTC 

(TG)8 (AG)14 179 58 

M&M02 F: AAGACGGTGGTAAGCCACTT 
R: AGACAACACCAAAGTATTATC 

(CAC)9 110 54 

M&M39 F: AGAAATGAAAGTGCAGTGAC 
R: AAGGAGTGCTTCTCCCTCTC 

(AGGC)6 (CGCA)3 180 54 

F: 上游引物序列; R: 下游引物序列 F: Forward primer sequence; R: Reverse primer sequence 
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表3  筛选获得14个SSR位点在双药芒组中的序列重复式样、等位基因数、序列长度变异范围、多态信息含量、期望杂合度

和观察杂合度 
Table 3  Repeat motif, the number of alleles, sequence range, polymorphism information content, expected and observed heterozy-
gosity of 14 identified microsatellite loci in Miscanthus nepalensis and M. nudipes 

位点名称 
Locus 

重复式样 
Repeat motif 

等位基因数
N 

长度变异范围 
Sequence range (bp) 

多态信息含量 
PIC 

期望杂合度 
HE 

观察杂合度
Ho 

Bgln176 (CTAG)3(CT)6(CGGC)4  4 146–158 0.6260 0.5189 1.0000 
Bgln434 (CT)5C4(CT)3  1 84 0.0000 0.0000 0.0000 
DSSR09 (AC)7  1 272 0.0000 0.0000 0.0000 
DSSR24 (GAT)7(GA)2  1 94 0.0000 0.0000 0.0000 
DSSR32 (GA)10 21 296–345 0.5198 0.3843 0.2625 
MSSR10 (GA)2GC(GA)4T(GA)2  6 117–127 0.5970 0.4808 0.8500 
MSSR14 (AC)4A11  7 118–124 0.7189 0.4859 0.2375 
MSSR21 T7(CA)6(CA)6(AC)4 10 167–208 0.7556 0.6055 0.9375 
MSSR36 (AG) 9  8 218–226 0.6904 0.7210 0.3000 
MSSR37 (CA)4GAA(CA)5 11 240–261 0.6691 0.3529 0.1625 
MSSR38 (GAT)4  2 236–239 0.3047 0.2564 0.5000 
MSSR42 (AG)10  8 177–194 0.6329 0.5881 0.8625 
M&M02 (CAC)5  5 90–106 0.6622 0.7096 0.3750 
M&M39 (GAA)3(CGCA)2  2 141–154 0.3158 0.3984 0.5375 

平均值 
Average 

–  6 – 0.4637 0.3930 0.4304 

N, Number of allele; PIC, Polymorphism information content; HE, Expected heterozygosity; HO, Observed heterozygosity. 
 
 
 
表4  各居群遗传分化指数 
Table 4  Genetic structure indices of Miscenthus populations 
居群 Population 等位基因总数 Na 近交系数 FIS 居群分化指数 FST 个体分化指数 FIT 

M. nepalensis (Ne09) 22 –0.0412 0.3854 – 

M. nepalensis (Ne18) 28 –0.2940 0.4793 – 

M. nudipes (Nu06) 42 –0.1798 0.1775 – 

M. nudipes (Nu11) 70 0.0358 0.0464 – 

平均值 Average   40.5 –0.1198 0.2722 0.2447 

Na, Total number of alleles of each population; FIS, Inbreeding coefficients; FST, Genetic differentiation index of populations; FIT, Genetic differentiation index 
of individuals 
 

 
对种内、甚至居群内的遗传多样性敏感度高, 有高

效的辨别能力; 而所有样品在DSSR24位点, 仅表

现出一种长度, 即纯合且单态的现象, 说明这类位

点对遗传结构没有辨别能力, 但却可以客观地反映

居群的繁育模式及杂合程度; MSSR38位点在尼泊

尔芒和双药芒中均表现为单态, 即在种内无变异, 
但在种间却表现出长度差异, 可见此类位点可准确

地鉴别出种间差异。 
2.2  所得引物的适用性 
2.2.1  遗传多样性检测能力评价 

所获得的14个SSR位点, 等位基因总数为87, 
平均每个位点大约具有6个等位基因(表3)。其中 

DSSR32位点等位基因数量最多(21个); DSSR09、
DSSR24和Bgln434三个位点均表现为单态。 

本研究中, 11个多态位点的PIC值在0.3047(MS- 
SR38)–0.7556(MSSR21)之间变化, 平均为0.4637。
这样高的多态信息含量说明, 所得14对SSR位点的

多态性已可满足群体遗传学研究的要求。此外, 本
研究所得到的SSR位点, 还在双药芒组居群中检

测出个体之间存在中等水平杂合度(HE和HO平均

值分别为0.3930和0.4304)。由表4可知, 双药芒的

两个居群在14个微卫星位点上的等位基因总数明

显大于尼泊尔芒, 这也进一步说明了这些位点对

双药芒组的遗传多样性水平能够作出精确的检测。 
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图1  尼泊尔芒(A)和双药芒(B)3个SSR位点的ABI电泳峰值图 
Fig. 1  Sequence trace file of three microsatellite loci of Miscanthus nepalensis and M. nudipes from ABI electrophoresis 
 

 
2.2.2  群体遗传结构检测能力评价 

如表4所示, 居群内个体之间的平均近交系数

(FIS)值变化范围在–0.2940至0.0358之间, 平均值为

–0.1198。这说明SSR位点具有有效检测居群内个体

间近交程度的能力。各居群FST平均值为0.2722, 双
药芒居群的分化指数较小, 最小值(0.0464)出现于

Nu11居群; 尼泊尔芒居群的分化指数则相对较大, 
最大值(0.4793)出现于Ne18居群。11对多态性引物

检测出所有样品个体间的平均遗传分化指数(FIT)为
0.2447, 说明所有供试样本个体之间存在较大的差

异。 
以上一系列结果表明, 本研究获得的多态性位

点对双药芒组的遗传分化结构有很好的检测和分

辨能力。 
2.2.3  遗传谱系分析能力评价 

由图2可知, 利用14对SSR引物, 可将两物种 
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图2  尼泊尔芒和双药芒4个居群的UPGMA系统树 
Fig. 2  Dendrogram of the four populations of Miscanthus nepalensis and M. nudipes based on UPGMA cluster analysis 
 
 
明确分开, 种内的两个居群各自聚为一支, 且尼泊

尔芒居群之间的遗传距离明显小于双药芒。但总体

上两个物种之间的遗传距离较短, 说明这两个物种

之间具有很近的亲缘关系。由此可知, 本研究所得

SSR位点已具备良好的对种间及居群间遗传结构的

分辨能力, 可以准确地区分双药芒组不同物种。 

3  讨论 

3.1  芒属SSR引物的种间通用性 
利用近缘类群的SSR引物进行转移扩增来获得

SSR位点的方法, 由于工作量小、费用低等明显优

势, 已在许多植物类群的遗传学研究中得到普遍应

用。在对禾本科植物的基因组SSR引物进行属内跨

种扩增的相关研究中, 从蒲苇(Cortaderia selloana)
中开发得到的SSR引物, 在蒲苇属其他种中的扩增

率从55–100%不等(Ahmand et al., 2006); Nayak和
Rout(2005)从印度簕竹(Bambusa arundinacea)开发

得到的6对微卫星引物, 在同属其他8个物种中可全

部成功扩增。本研究中, 核心芒属的SSR位点在双

药芒组中的同源扩增比率为52.2%, 小于上述禾本

科属内跨种扩增比例。 
此外, 本研究所得到的双药芒组微卫星重复单

元的重复次数, 明显小于核心芒属的同源序列, 所
对应各位点的目的片段长度也明显减小。一般认为, 
在微卫星DNA中, 突变的速率与串联重复序列的大

小成正相关, 在微卫星位点上检出等位基因的数目

与微卫星长度有较好的线性关系, 即微卫星单元的

重复次数越多, 检出的等位基因数目越多(邹喻苹

等, 2001)。但双药芒组类群的遗传多样性是否会低

于核心芒属类群, 还需进一步的研究验证。 
本研究筛选所得微卫星位点中, 同时包含多态

和单态位点, 且具有可明确区别种间变异的位点, 

使所得SSR位点对于双药芒组物种的遗传多样性、

群体遗传结构及繁育体系等特点具有准确分辨的

能力。 
3.2  14个SSR位点在双药芒组遗传学研究中的适

用性 
利用本研究获得的14对SSR引物, 对分别来自

西藏亚东和四川昭觉的2个双药芒居群和分别来自

云南泸水和四川冕宁的2个尼泊尔芒居群进行了遗

传多样性和群体遗传结构的初步分析。由于样本量

过小, 所得数据不足以评价双药芒组整体的遗传差

异水平, 仅旨在评价筛选所得SSR位点在双药芒组

群体遗传学研究中的适用性。 
由PIC值可知, 所得引物具有丰富的多态信息

含量。且各位点的平均期望杂合度小于观察杂合度, 
这说明双药芒组内的远交程度大于近交, 这一结果

也通过表4中的FIS值得到印证。这说明筛选所得位

点信息量大, 可准确评价双药芒组群体的遗传多样

性水平。其次, 14对引物在各居群中所检测出的等

位基因数量差异很大(22–70), 且FST值和FIT值反映

出供试的各居群之间存在不同程度的遗传差异。第

三, 所得引物对各个居群之间的遗传谱系关系也能

够划分得清晰准确。这些结果均表明, 14对SSR引物

对双药芒组的群体遗传结构有高效、精确的检测和

评价能力。 
本研究所获得的14对SSR引物, 对双药芒组群

体遗传参量具有高效的检测能力, 可以作为后续双

药芒组群体遗传学研究的有力工具, 从而为第二代

能源作物的驯化、育种工作提供依据。 
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