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谷子DUS测试标准品种指纹图谱的构建与应用
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摘 要：谷子遗传资源多样性的研究对谷子基础研究与育种实践具有重要意义。选择高质量的 SSR 标记对 DUS
（Distinctness-特异性、Uniformity-一致性和 Stability-稳定性）测试标准品种进行遗传多样性分析，不仅能够解析

标准品种的遗传信息，也有助于对新育成品系进行分子水平的遗传多样性分析。研究利用高质量的 20 个 SSR
标记对 30 份不同地理来源的谷子 DUS 测试标准品种进行遗传多样性分析，并构建其指纹图谱；同时，利用该指

纹图谱的 SSR 标记对 22 份春谷区和 30 份夏谷区区试品种进行遗传多样性分析，旨在为谷子品种资源利用与遗

传改良奠定理论基础。结果表明，20 对 SSR 标记在 DUS 测试品种平均每对引物检出的等位变异数为 9.15 个，

20 个位点的平均多态性信息含量（PIC）为 0.77。利用上述 SSR 标记对来自春谷区与夏谷区的共计 52 份谷子区

试品种进行分子鉴定，春谷区的聚类分析结果显示，22 份春谷区区试品种分为 3 个主要的类群；而夏谷区的聚类

分析结果显示，30 份谷子夏谷区区试品种分为 4 个类群，但难以区分春谷、夏谷区区试品种。研究结果厘清了谷

子 DUS 测试标准品种和区试品系间的遗传相似性。
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Abstract：The research on genetic resources diversity is of great significance for fundamental research and breeding practice 
in foxtail millet, and the screening of high quality SSR markers for the genetic diversity analysis of DUS(Distinctness, 
Uniformity, and Stability) test standard varieties could not only resolve the genetic information of standard varieties, but also 
help to analyze the genetic diversity of new lines at the molecular level. In this study, 20 SSR markers with high quality were 
applied to analyze the genetic diversity of 30 foxtail millet varieties from different geographic origins, the varieties had been 
already DUS test standard varieties and used to construct the fingerprint map. Simultaneously, using the SSR markers in the 
fingerprint map, the genetic diversity of 22 regional test varieties in the spring foxtail millet accessions and 30 regional test 
varieties in the summer foxtail millet accessions were analyzed, which would lay the theoretical basis for the germplasm utility 
and genetic improvement of foxtail millet. The results showed that 20 SSR markers showed average 9.15 alleles per primers in 
the DUS test standard varieties and the average polymorphism information content(PIC) of the 20 loci was 0.77. Using the above 
SSR markers, molecular identification was conducted on the total of 52 millet regional test varieties in the spring foxtail millet 
accessions and the summer foxtail millet accessions, the cluster analysis of the varieites in the spring foxtail millet accessions 
indicated that 22 varieties were divided into three groups and the cluster analysis of the varieites in the summer foxtail millet 
accessions indicated that 30 varieties were divided into four groups, but it was difficult to distinguish the varieties in the spring 
and summer accessions. The genetic similarity of the DUS test standard varieties and the regional test lines of foxtail millet was 
elucidated by the results in this study.
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史慎奎等：谷子 DUS 测试标准品种指纹图谱的构建与应用

谷子是我国北方旱作农业区重要的特色作物

之一，距今已有 8 700 a 的栽培历史。其具有优良

的抗旱、节水特性，是旱地农业的稳产作物，也是应

对未来干旱形势的战略储备作物 [1-2]。我国是谷子

的起源中心，谷子种质资源的遗传多样性丰富 [3]。

因此，利用分子标记技术构建指纹图谱，并研究谷

子的遗传多样性，有助于谷子遗传基础的解析与种

质资源的有效利用，对谷子的种质资源创新与遗传

改良具有重要意义 [4-7]。

SSR（Simple sequence repeat）标记由于其在基

因组间分布广泛，表现出共显性与重复性好、多态

性高、扩增结果稳定、检测手段简便等优势，从而被

广泛应用于作物品种资源的指纹图谱构建、遗传关

系分析等研究 [8-9]。 JIA 等 [10]利用自主开发的 15 个

EST-SSR 标记对 12 份谷子进行遗传多样性分析，

其中，4 个标记表现出多态性，共检测到 10 个等位

变异，由于 EST-SSR 标记的多态性丰富性较差，

不适于作遗传多样性分析。贾小平等 [11]利用 37 个

SSR 标记在来自中国、印度和俄罗斯的共计 40 份

谷子品种中共检测出 228 个等位变异，平均等位变

异位点为 6.16 个，多态性信息含量（PIC）为 0.697，

显示了 SSR 标记在分析谷子遗传变异方面的有效

性。对于目前谷子 DUS 测试标准品种来说还未从

分子标记水平上进行遗传多样性分析，也未筛选出

一套用于标准品种和区试品种的较为高效应用性

SSR 标记。

本研究使用筛选到的 20 个高质量的 SSR 标记

对 30 份谷子 DUS 测试标准品种进行指纹图谱的构

建，同时对来自春谷区和夏谷区的 52 份区试品种

进行遗传多样性分析，以期能够为区试材料的遗传

相似性分析和后续参加 DUS 测试奠定基础，亦能

够为谷子品种资源管理与利用、育种实践、品种审

定及新品种保护等方面提供一定的科学依据与技

术基础。

1　  材料和方法

1.1　试验材料

本研究利用 30 份谷子 DUS 测试品种（表 1）构

建 DNA 指纹图谱，并利用该指纹图谱对 22 份春谷

区试品种和 30 份夏谷区试品种进行遗传多样性检

测（表 2）。

表 2 不同来源区试材料
Tab.2 Regional test varieites from different accessions

1
2
3
4
5
6

春谷
Spring millet

200732-1
长 1001

龙 11-7004
山西 K-34
九 200314-2
承谷 9 号

-

-

龙谷 25×山西红谷子

-

-

-

-

山西

黑龙江

山西

河北

河北

编号
Number

区试
Regional test

品种
Name

选育组合名称
Combination name

选育省份
Province

表 1 用于构建 SSR 指纹图谱的谷子 DUS 测试品种
Tab.1 Foxtail millet DUS test varieties for construction of SSR fingerprint map

编号
Number

1
2
3
4
5
6
7
8
9

10

名称
Name
梁谷

张矮 10
豫谷八号

红苗青

野谷 5 号

日本赤须

金苗谷

乌克兰

W67
红十里香

地理来源
Geographic origin

河北

河北

河南

-

-

-

河北

乌克兰

-

-

编号
Number

11
12
13
14
15
16
17
18
19
20

名称
Name
桃花米

红粉谷

延安大粒

阴天旱

75 原 406
W56

肯尼亚

蜡烛台

矮 88
佛手水

地理来源
Geographic origin

吉林

-

陕西

吉林

-

-

肯尼亚

山东

河北

-

编号
Number

21
22
23
24
25
26
27
28
29
30

名称
Name
W59

猫蹄谷

兔蹄谷

耧里莠

黑黏谷

冀谷 5 号

豫谷 1 号

安矮 17
罗马尼亚 5
蒙早 1 号

地理来源
Geographic origin

-

-

-

-

河南

河北

河南

河南

罗马尼亚

内蒙古

注：-指缺少相关信息。表 2 同。
Note: - meant no information．The same as Tab.2.
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7
8
9

10
11
12
13
14
15
16
17
18
19
20
21
22
1
2
3
4
5
6
7
8
9

10
11
12
13
14
15
16
17
18
19
20
21
22
23
24
25
26
27
28
29
30

夏谷
Summer millet

黄旗谷

甘肃 0410-4-2-1
甘肃 029-3-2-1

朝谷 58 号

绿香谷

峰红谷

晋汾 97
大同 34 号

吉 2050
朝杂谷 1 号

长农 35 号

长农 40 号

长农 43 号

长农 44 号

太选 14 号

太选 16 号

冀谷 19
济 0601-6
京谷 7505
安 10-4172
安 09-8525

H332
C258

衡 200475
保 769
M1508

航谷 8 号

衡 0902
沧 318
k1174

2010222
济 0506
郑 07-1

安 07-4117
沧 372

保 200302
保 213

安 0F-4585
冀谷 31
46-②
48-②

航天乳谷

沧 369
晋谷 28 号

冀谷 25
晋谷 46 号

-

-

-

-

-

-

晋谷 20 号×化 F3-17
73-50×早 1

-

-

晋汾 7 号×宁黄 1 号

黑枝谷×晋谷 21 号

-

-

晋谷 29 号×赤谷 8 号

-

矮  88×青丰谷

冀谷 22×乌谷

-

冀谷 19×SK325
冀谷 19×（豫谷 9 号×安 2688）

冀谷 24×M32
冀谷 19×锦谷 14

-

201094×528
（冀谷 14×冀谷 19）×m40

-

安  04-4783×K492
济 8787×水 2

冀谷 24×冀谷 31
目标性状基因库

济 8787×冀谷 25
60D1×郑 407

豫谷 1 号×冀谷 19
安 4004×谷丰 1 号

安 2367×9050
冀谷 19×济 9050

-

-

-

-

-

衡 8916×麦茬谷

-

-

-

河北

甘肃

甘肃

辽宁

-

-

山西

山西

吉林

辽宁

山西

山西

山西

山西

山西

山西

河北

山东

北京

河南

河南

河北

河北

河北

河北

河北

北京

河北

河北

河北

河北

山东

河南

河南

河北

河北

河北

河南

河北

-

-

北京

河北

山西

河北

山西

编号
Number

区试
Regional test

品种
Name

选育组合名称
Combination name

选育省份
Province

续表 2 不同来源区试材料
Tab.2（Continued） Regional test varieites from different accessions
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1.2　基因型检测

采用 CTAB 法提取谷子基因组 DNA，使用紫

外分光光度法测定 DNA 浓度，稀释至 20 μg/L。

PCR 扩增反应在 eppendorf 公司 PCR 仪上进行，反

应总体积为 20 μL，包括 DNA 模板（20 ng/μL）2 μL，

2×Es TaqMasterMix 10 μL，正反向引物各 1 μL，

去离子水 6 μL。扩增产物在 6% 变性聚丙烯酰胺

凝胶以 50 W 恒功率电泳分离，用硝酸银法对凝胶

进行染色、显影并拍照。

本研究选用 20 个 SSR 标记进行指纹图谱构建

与遗传多样性检测，所有 SSR 标记分布在谷子的

1~9 号染色体上（表 3）[11]。

1.3　数据统计与分析

用 Excel 的形式，将清晰的条带转换成数字形

式，形成“01”矩阵（要求：无扩增条带记为“0”，有扩

增条带记为“1”）[12-13]。通过 POPGENE V1.32[14]和

Powermarker[15]软件来分析基因型数据，从而获得

SSR 标记位点的有效等位变异数（Ne）、香农-韦弗

表 3 本研究所用 SSR 标记引物信息
Tab.3 Information of SSR primers used in this study

SSR

b165

p58

b169

p80

MPGD44

p61

b109

b247

b189

SI017

b159

b263

p32

b142

b180

b185

b258

b269

p20

SI119

染色体
Chromosome

1

1

2

2

3

3

4

4

5

5

6

6

6

7

7

8

8

9

9

9

引物序列（5′—3′）
Primer sequence（5′-3′）

F：GCTTTGGTTTGGTTTGGTTGG
R：CCATTAGTCTCTGCCCTTGTT
F：CCTGAGCTCATCCACACAAC

R：CAGCCTGGAGGAAAGGAATAG
F：CCAGCCCAAACTGACCAAATC

R：AGCAATCACACACACCAGG
F：GCCGTTGGATTTGATTATGG

R：TGTGGTTAGTTTATGTGGCTTG
F：TCGCACTTCCGAAAATGTT
R：GCAAACCTGAATCGTGAGG
F：CATCCGCGTCATCTGAATC

R：ACCTGCTGCTATCCATCACC
F：TGTAGAGTGGCTAGGACCAT

R：GTTTCTTCCATCATGCCTTCTT
F：GATTGCTCTCTCACACACACG

R：GCCCGATGGCTGCTAGT
F：GCTGCACGGCTATGCTCT

R：GTGGTCAATGATCGGAAACC
F：CCCAGTCACGACGTTGCCGTCGTGCTAGGATACGTT

R：AAGGTTGGTAGTTGCCCTTG
F：GCCAGTCCGAGATGGTTAAG
R：AGCTCTAGCAGTTGGGGACA

F：GCCGCAACCATTCTCAAA
R：CGCGTTGTCGATCCTCT

F：TTCAGGGATACACGAGCATTAC
R：CATCCATCCATGATCACCAG

F：TGGTAAAACTCCCATATTGAGC
R：GCCCCATCCTTGATAACAGA
F：AGTCTCTCTTCCTTTCCGCC

R：CCCTCTCACTGTTCTCTCGTC
F：GCACGTGTGACTTTCCACAT
R：GTGAATGGCACACGAAACTG
F：GGGCCAATAATGGTTGCATA
R：TTGCACATCCAAATCTTTCC

F：GTGCGTGCCTCCCTTTA
R：CCAGATGCTTCCACGGT

F：GTGCCCGCTTAGCTTTAATC
R：ATGCACGTGGGACCCATAC

F：GCTGAGAAAGTTTGTTGGGC
R：GAATTCGAACCGAGCACATT

Tm/
℃
57

55

57

55

55

56

56

55

57

60

57

55

55

57

59

55

55

55

57

60

片段大小/bp
Fragment size

273

177

108

202

160

200

175

116

222

298

185

251

192

232

286

167

267

189

216

293
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（Shannon-Weaver）指 数（I）、观 测 核 苷 酸 杂 合 度

（Ho）、期望核苷酸杂合度（He)、Nei's 多样性指数以

及等位变异数 Na[15]。通过 NTSYS（Version 2.10e）
软件来分析基因型数据，从而获得 30 份谷子 DUS
测试品种的指纹图谱以及区试品种间遗传关系的

聚类图 [16]。

2　  结果与分析

2.1　DUS 测 试 品 种 指 纹 图 谱 构 建 与 遗 传 多 样 性

分析

本研究使用的 20 个 SSR 标记覆盖谷子全基

因组的 9 条染色体，每条染色体的标记数量为 2~
3 个。SSR 引物在谷子 DUS 测试品种中的扩增结

果显示，全部引物在多数材料中均能实现稳定、清

晰的扩增，例如，p80 和 b165 在 30 份谷子材料中仅

有 1 份材料未能实现有效扩增，其余材料均能有效

扩增（图 1），分别检测出等位位点 4 个和 6 个，所有

SSR 标记多态性信息含量（PIC）分别为 0.65 和

0.73，b185 的 PIC 值最低，为 0.47，共测出等位位点

数 5 个，而 b247 共检测出等位位点数 15 个，PIC 值

最高，为 0.91（表 4）。

每个标记检测出的等位变异数为 5~15 个，平

均每个位点检测出的等位变异数为 9.15 个，每个位

点获得有效等位变异数（Ne）为 2.1~12.2 个，香农-

韦弗（Shannon-Weaver）指数（I）分布范围为 1.00~
2.59，所 有 SSR 标 记 多 态 性 信 息 含 量（PIC）为

0.47~0.91，平均值为 0.77（表 4）。

使 用 其 中 20 对 SSR 标 记 即 可 对 30 份 谷 子

DUS 测试品种进行指纹图谱构建，结果表明，仅用

前 16 个 SSR 标记即可将 30 份谷子品种进行区别鉴

定（图 2）。

图 1　引物 p80、b165 在 DUS 测试品种的 PAGE 图
Fig.1　PAGE of the primers of p80，b165 on DUS test

表 4 DUS 测试品种基因多样性分析结果
Tab.4 Genetic diversity analysis of DUS test varieties

SSR
MPGD44

SI119
SI017

p80
p61
p58
p32
p20

b109
b142
b159

Na
14
9
8
4

11
7
7

10
8

11
8

Ne
6.8
6.4
6.0
3.4
6.8
3.8
3.3
7.9
5.8
8.3
5.0

I
2.28
2.00
1.90
1.28
2.14
1.53
1.51
2.17
1.87
2.25
1.77

PIC
0.84
0.83
0.81
0.65
0.84
0.69
0.67
0.86
0.80
0.87
0.77

SSR
b165
b169
b180
b185
b189
b258
b263
b269
b247
Total

St.Dev

Na
6

10
5
5

12
14
6

13
15

183
9.15

Ne
4.2
7.2
2.9
2.1
6.3

10.1
3.2
8.7

12.2
120.3

6.0

I
1.60
2.12
1.22
1.00
2.12
2.45
1.43
2.35
2.59

37.59
1.88

PIC
0.73
0.85
0.60
0.47
0.82
0.89
0.65
0.87
0.91

15.43
0.77

注：Na为平均等位基因数，Ne 为有效等位基因数，I为 Shannon's信息指数，PIC 为多态信息含量，St.Dev 为标准差。
Note: Na was the average number of alleles, Ne was the effective number of alleles, I was Shannon's information index, PIC was the poly⁃

morphic information content, and St.Dev was standard deviation．
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进一步对 DUS 测试品种进行遗传聚类分析，

结果显示（图 3），可以将 30 份品种分为两大类群，

类群 I 包括粱谷等 19 份品种，类群Ⅱ包括佛手水等

11 份品种；30 份谷子 DUS 标准品种间遗传相似系

数（genetic similarity，GS）值变动于 0.82~0.97，其
中 I组内遗传相似度最高的 2 个品种为 W67 与红十

里香，II 组内遗传相似程度最高的为 2 个农家品种

猫蹄谷与兔蹄谷。

图片左侧为 30份 DUS测试品种序号，顶端为 SSR 标记名称；图中同列大写字母（不同颜色）表示该标记位点不同的等位基因

The numbers of 30 DUS test varieites were on the left in the figure. The names of SSR markers were at the top. The capital letters with different colors 
in the same colomn meant different alleles of the marker locus

图 2　谷子 DUS 测试品种的 DNA 指纹图谱
Fig.2　DNA fingerprint map of DUS test varieties of foxtail millet

图 3　基于 20 个 SSR 标记的谷子 DUS 测试品种聚类
Fig.3　Cluster of DUS test varieties of foxtail millet based on 20 SSR markers
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2.2　指纹图谱的应用

利用上述构建 DUS 测试品种指纹图谱的分布

在谷子不同染色体上的 20个 SSR 标记，对春谷区试

品种和夏谷区试品种进行遗传多样性分析。首先对

全部春谷区和夏谷区区试品种 52 份材料进行整体

聚类分析，未见其明显分为两大类，也暗示春谷区材

料和夏谷区材料之间具有共同的遗传基础，可能与

跨生态区域的种质资源交流较为频繁有关（图 4）。

进一步对 22 份春谷区区试品种聚类，分为 3 个

主要的类群，即 I、II 和 III（图 5-A），I 组包括 2 个品

系 200732-1 与龙 11-7004，III 组包括长农 40 号、长

农 43 号、长农 44 号、太选 14 号和太选 16 号等 5 个

品种，均为来自山西的品系；II组中包括 15 个品系，

甘肃的 2 个品系遗传相似度最高，与农家品系绿香

谷亲缘关系较近；2 个农家品系黄旗谷和峰红谷遗

传相似度较高，与育成品种承谷 9 号遗传关系较

近；来自东北的品系如吉 2050、朝谷 58、朝杂谷 1 号

等与来自山西的品系聚在一起。

夏谷区的聚类分析显示，30 份夏谷区区试品种

分为 4 个类群，即 I、II、III 和 IV（图 5-B），其中 I 组
包括 7 个品系，II 组包括 4 个品系，III 组包括 5 个品

系，IV 组包括 14 个品系。遗传相似度最高的为来

自保定的 2 个品系保 200302 和保 213，其次是郑

07-1 与沧 372、晋谷 28 号与冀谷 25 和 M1508 和航

谷 8 号相似度较高。

图中三角指示的为春谷区谷子品种；其余为夏谷区谷子品种

The varieties in the spring foxtail millet accessions were indicated by the triangles; the rest were the varieties in the summer foxtail millet accessions
图 4　52 份谷子区试品种聚类

Fig.4　Cluster of 52 foxtail millet regional test varieties
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3　  结论与讨论

谷子育成品种的遗传多样性分析是发掘谷子

遗传改良的基础 [2]，对谷子 DUS 测试品种的遗传多

样性分析有利于对其遗传基础的剖析 [13,17]，也有助

于 DUS 测试品种的应用。本研究选用 20 对分布

于谷子 9 条染色体上的 SSR 引物对 30 份不同地理

来源的谷子 DUS 测试品种进行分析，构建了谷子

的指纹图谱。每个标记检测出的等位变异数为 5~
15 个 ，平 均 每 个 位 点 检 测 出 的 等 位 变 异 数 为

9.15 个，平均 PIC 为 0.77。本研究结果略低于朱学

海等 [18]报道的用 21 个 SSR 标记对 120 个谷子品种

进行鉴定，其检测出的平均等位变异数为 14.5个/位
点，平均 PIC 值为 0.809 的结果，但高于贾小平等 [11]

报道的用 37 个 SSR 标记检测 40 个谷子品种，其检

测出的平均等位变异数为 6.16 个/位点，平均 PIC
值为 0.697 的结果；同时远高于 JIA 等 [10] 用 15 个

SSR 标记对 12 个谷子品种进行鉴定，发现其平均

等位变异数为 2.5 个/位点，也高于杨天育等 [4]报

道的用 60 对引物检测来自我国北部高原生态区

的 20 个谷子品种，其检测出的平均等位变异数为

2.71 个/位点。产生这一结果的原因之一可能是

DUS 测试品种存在较大的地理来源差异，另外，也

可能是由于使用的 SSR 标记具有丰富的遗传变异，

造成在 DUS 测试品种的指纹图谱构建中发现的谷

子遗传多样性较高 [19]。

基于 20 个 SSR 标记分析的春谷区与夏谷区区

试品种的遗传相似性和聚类分析结果显示，春谷区

22 份区试品种聚成三大类，其中 C 组来自山西的品

种聚在一起，说明该组品种的培育存在地域性，可

能的原因是目前在育种过程中针对关键育种材料

使用频率较高，尤其是对谷子种质资源中重点骨干

亲本利用过于集中，造成在特定生态区域内新育成

的谷子品种（品系）遗传背景较相似，遗传相似程度

较高，遗传多样性降低[2]。针对夏谷区 30份区试品种

的鉴定发现，不同地理来源的品种聚在一起，可能的

原因是由于不同的育种单位之间存在的育种材料的

交流与共享，说明在夏谷区的育种过程中对资源的

利用程度与品种资源的交流比较频繁[15]。因此，在利

用 SSR 标记对谷子品种进行遗传多样性分析的同

时，还需要更多方面的证据包括农艺性状方面的多

态性鉴定，才能更清晰的了解所鉴定的谷子品种的

遗传构成，也为谷子品种资源的利用提供支持[16,19-20]。

目前，利用 SSR 指纹图谱对品种鉴定和分析的

图 5　22 份春谷区 （A） 和 30 份夏谷区 （B） 谷子区试品种聚类结果
Fig.5　Cluster of 22 regional test varieties in the spring foxtail millet accessions （A） and

 30 regional test varieties in the summer foxtail millet accessions （B）
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方法已经在谷子常规品种中研究与应用较多 [13,21]。

本研究首次将此方法用在谷子 DUS 测试品种与区

试品系分子鉴定中，发现利用 16 个 SSR 标记可将

30 份谷子 DUS 测试品种成功区分开，表明利用

SSR 标记对谷子 DUS 测试品种进行品种鉴定与遗

传多样性分析是一种有效手段 [22]。因而，本研究也

为包括新育成品系在内的其他谷子分子指纹图谱

的建立与品种的分子鉴定提供了借鉴。

本研究利用高质量的 20 个 SSR 标记对 DUS
测试品种进行指纹鉴定，平均每个标记检出的等位

变异数为 9.15 个，20 个位点的平均多态性信息含量

（PIC）为 0.77；同时，应用上述 SSR 标记对来自春

谷区与夏谷区的共计 52 份谷子区试品种分别进行

了分子鉴定，厘清了品系间的遗传相似性，为谷子

品种资源利用与遗传改良奠定理论基础。
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