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摘要: 采用 ＩＳＳＲ 标记对收集自西藏多地的 ２２ 份野生和地方葱属(Ａｌｌｉｕｍ Ｌｉｎｎ.)材料进行遗传多样性分析ꎬ并探讨

了材料间的遗传关系ꎮ 结果显示:基于筛选出的 ２０ 个引物ꎬ２２ 份葱属材料共扩增出 ２１１ 个条带(位点)ꎬ其中多态

性位点 ２０８ 个ꎬ多态性比率达到 ９８.６％ꎬ平均每个引物扩增出 １０.６ 个位点ꎻ每个位点的观测等位基因数均值为 ２.０ꎬ
其中有效等位基因数均值为 １.６ꎬＮｅｉ􀆳ｓ 基因多样性指数均值为 ０.３７ꎬＳｈａｎｎｏｎ􀆳ｓ 信息指数均值为 ０.５４ꎬ表明供试 ２２ 份

葱属材料具有较高的遗传多样性水平ꎮ 供试 ２２ 份葱属材料的遗传相似系数在 ０.４３~０.８７ 之间ꎬ遗传距离在 ０.１４~
０.８４ 之间ꎬ其中ꎬ１５ 号香葱(Ａ. ｓｃｈｏｅｎｏｐｒａｓｕｍ Ｌｉｎｎ.)与 １８ 号香葱、１２ 号青甘韭(Ａ. ｐｒｚｅｗａｌｓｋｉａｎｕｍ Ｒｅｇｅｌ)与 １３ 号青

甘韭以及 １３ 号青甘韭与 １４ 号青甘韭间的亲缘关系较近ꎮ 聚类分析结果显示:在遗传相似系数 ０.３５ 处ꎬ供试 ２２ 份

葱属材料可聚为 ６ 组ꎬ青甘韭和韭葱(Ａ. ｐｏｒｒｕｍ Ｌｉｎｎ.)与韭菜(Ａ. ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ Ｒｏｔｔｌｅｒ ｅｘ Ｓｐｒｅｎｇ.)和香葱间的亲缘关系

较近ꎬ遗传相似系数在 ０.８３~０.８６ 之间ꎬ遗传距离在 ０.１５~ ０.１９ 之间ꎻ粗根韭(Ａ. ｆａｓｃｉｃｕｌａｔｕｍ Ｒｅｎｄｌｅ)与韭菜、１０ 号

香葱和大花韭(Ａ. ｍａｃｒａｎｔｈｕｍ Ｂａｋｅｒ)间的亲缘关系较远ꎬ遗传相似系数在 ０.６４~ ０.６８ 之间ꎬ遗传距离在 ０.３９~ ０.４４
之间ꎮ 综合研究结果表明:供试 ２２ 份葱属材料间的变异程度较大ꎬ具有较丰富的遗传多样性ꎬ部分材料体现出一

定的来源地域一致性特征ꎬ其遗传关系基本符合传统分类结果ꎮ

关键词: 葱属ꎻ ＩＳＳＲ 标记ꎻ 遗传多样性ꎻ 聚类分析
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　 　 葱 属 ( Ａｌｌｉｕｍ Ｌｉｎｎ.) 隶 属 于 广 义 百 合 科

(Ｌｉｌｉａｃｅａｅ)ꎬ是被子植物中较大的属[１－２]ꎮ 葱属植物

具有预防心血管疾病、抗氧化、抗癌护肝、抗菌消炎、
提高机体免疫能力、预防糖尿病和肠胃疾病等作

用[３－６]ꎮ 葱属植物全球各地均有分布ꎬ主要分布在北

半球ꎬ约 ８００ 种[７]ꎬ且不断有新种报道[８－１１]ꎮ 中国葱

属植物约有 １３８ 种ꎬ集中分布在西北、西南、华北和东

北地区[１２]ꎮ 西藏气候类型复杂ꎬ地貌类型多样ꎬ葱属

植物广泛分布ꎮ 葱属植物在西藏深受当地居民喜爱ꎬ
既当作食用蔬菜ꎬ也经简单加工对外销售[１３－１４]ꎮ

遗传多样性分析可为研究物种起源、品种分类、
亲本选配和品种保护等提供依据ꎬ是研究、保护和利

用现有种质资源的重要基础[１５]ꎮ 传统的形态学观察

是检测遗传变异最直接的方法[１６－１７]ꎬ但存在一定的

局限性ꎬ目前遗传多样性的研究已深入到分子标记水

平[１８]ꎮ 已有研究者采用同工酶[１９]、ＡＦＬＰ 分子标记

技术[２０]、 ＤＮＡ 原位杂交技术[２１]、 形态学特征和

ＲＡＰＤ 标记[２２]对葱属植物进行了遗传多样性研究ꎮ
ＩＳＳＲ 标记具有模板 ＤＮＡ 用量少、多态性丰富、无需

试剂盒、实验成本低、重复性好、专一性强等优点[２３]ꎬ
可作为研究葱属植物种质资源的有效分子标记

方法[２４]ꎮ
作者所在课题组依托西藏特色香辛类蔬菜种质

资源的评价与利用项目ꎬ从西藏多地实地考察并收集

了 ２２ 份葱属材料ꎬ使用 ＩＳＳＲ 标记对收集的葱属材料

进行遗传多样性和遗传关系分析ꎬ旨在为葱属植物种

质资源的管理、利用及亲缘关系分析提供科学依据ꎬ
并为葱属蔬菜的开发、利用和新品种选育提供理论

基础ꎮ

１　 材料和方法

１.１　 材料

供试 ２２ 份葱属材料包括地方种质资源和野生种

质资源ꎬ分别为 １２ 份青甘韭(Ａｌｌｉｕｍ ｐｒｚｅｗａｌｓｋｉａｎｕｍ
Ｒｅｇｅｌ)、５ 份香葱(Ａ. ｓｃｈｏｅｎｏｐｒａｓｕｍ Ｌｉｎｎ.)、２ 份韭菜

(Ａ. ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ Ｒｏｔｔｌｅｒ ｅｘ Ｓｐｒｅｎｇ.)、１ 份韭葱(Ａ. ｐｏｒｒｕｍ
Ｌｉｎｎ.)、１ 份大花韭(Ａ. ｍａｃｒａｎｔｈｕｍ Ｂａｋｅｒ)和 １ 份粗

根韭 ( Ａ. ｆａｓｃｉｃｕｌａｔｕｍ Ｒｅｎｄｌｅ )ꎻ 材 料 来 源 地 海 拔

１ ７０７~４ ８０９ ｍꎬ跨度较大ꎮ ２２ 份葱属材料由王怀凤

副研究员鉴定ꎬ所有材料均保存于国家青藏高原作物

种质资源圃的蔬菜圃ꎬ基本信息见表 １ꎮ
２０２１ 年 ４ 月 ５ 日ꎬ从蔬菜圃取 ２２ 份葱属材料的

带土植株活体ꎬ定植到四川农业大学试验现代农业研

发基地(东经 １０３°３９′、北纬 ３０°０３′)ꎮ 该基地地处亚

热带湿润气候区ꎬ四季分明、雨水充足、热量丰富ꎬ土
壤为黄壤土ꎮ ２２ 份葱属材料引种成功后ꎬ于次年

４ 月份采样ꎮ 每份材料随机选取 ３ 株ꎬ每株采集 ２ 枚

顶端长势相对一致的健康幼叶ꎬ置于－２０ ℃冰箱中保

存、备用ꎮ
１.２　 方法

１.２.１　 总 ＤＮＡ 提取　 采用改良 ＣＴＡＢ 法[２４] 提取叶

片总 ＤＮＡꎬ采用微量核酸蛋白浓度测定仪 (美国

Ｔｈｅｒｍｏ 公司)检测总 ＤＮＡ 的浓度及纯度ꎬ于－２０ ℃
冰箱中保存、备用ꎮ
１.２.２　 ＩＳＳＲ 引物筛选 　 ＩＳＳＲ 引物由生工生物工程

(上海)股份有限公司合成ꎬ其序列来源为 １００ 个加

拿大不列颠哥伦比亚大学(ＵＢＣ)公布的通用引物ꎮ

４８
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　 　 　表 １　 西藏 ２２ 份葱属材料的基本信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ｂａｓｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ２２ Ａｌｌｉｕｍ Ｌｉｎｎ. ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｆｒｏｍ Ｘｉｚａｎｇ

编号
Ｎｏ.

种类
Ｓｐｅｃｉｅｓ

类型
Ｔｙｐｅ

海拔 / ｍ
Ａｌｔｉｔｕｄｅ

来源地
Ｏｒｉｇｉｎ

采集号
Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ

１ 青甘韭 Ａ. ｐｒｚｅｗａｌｓｋｉａｎｕｍ 野生 Ｗｉｌｄ ３ ６８０ 昌都市江达县 Ｊｏｍｄａ Ｃｏｕｎｔｙ ｉｎ Ｑａｍｄｏ Ｃｉｔｙ ２０１８００９
２ 青甘韭 Ａ. ｐｒｚｅｗａｌｓｋｉａｎｕｍ 野生 Ｗｉｌｄ ３ ５４８ 日喀则市江孜县 Ｇｙａｎｇｚｅ Ｃｏｕｎｔｙ ｉｎ Ｘｉｇａｚｅ Ｃｉｔｙ ２０１９５４２０３９
３ 青甘韭 Ａ. ｐｒｚｅｗａｌｓｋｉａｎｕｍ 野生 Ｗｉｌｄ ３ ７５２ 昌都市左贡县 Ｚｏｇａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ ｉｎ Ｑａｍｄｏ Ｃｉｔｙ ２０１８０１３
４ 青甘韭 Ａ. ｐｒｚｅｗａｌｓｋｉａｎｕｍ 野生 Ｗｉｌｄ ３ ８４０ 山南市洛扎县 Ｌｈｏｚｈａｇ Ｃｏｕｎｔｙ ｉｎ Ｓｈａｎｎａｎ Ｃｉｔｙ ２０１８００２
５ 青甘韭 Ａ. ｐｒｚｅｗａｌｓｋｉａｎｕｍ 野生 Ｗｉｌｄ ３ ４２２ 昌都市江达县 Ｊｏｍｄａ Ｃｏｕｎｔｙ ｉｎ Ｑａｍｄｏ Ｃｉｔｙ ２０１８００７
６ 青甘韭 Ａ. ｐｒｚｅｗａｌｓｋｉａｎｕｍ 野生 Ｗｉｌｄ ４ １０８ 日喀则市江孜县 Ｇｙａｎｇｚｅ Ｃｏｕｎｔｙ ｉｎ Ｘｉｇａｚｅ Ｃｉｔｙ ２０１８００５
７ 青甘韭 Ａ. ｐｒｚｅｗａｌｓｋｉａｎｕｍ 野生 Ｗｉｌｄ ４ ７２０ 阿里地区改则县 Ｇｅｒｚｅ Ｃｏｕｎｔｙ ｉｎ Ｎｇａｒｉ Ｐｒｅｆｅｃｔｕｒｅ ２０１９－Ｚ２
８ 青甘韭 Ａ. ｐｒｚｅｗａｌｓｋｉａｎｕｍ 野生 Ｗｉｌｄ ４ ６８０ 阿里地区改则县 Ｇｅｒｚｅ Ｃｏｕｎｔｙ ｉｎ Ｎｇａｒｉ Ｐｒｅｆｅｃｔｕｒｅ ２０１９－Ｚ１
９ 香葱 Ａ. ｓｃｈｏｅｎｏｐｒａｓｕｍ 地方 Ｌｏｃａｌ １ ７０７ 林芝市察隅县 Ｚａｙｕ Ｃｏｕｎｔｙ ｉｎ Ｎｙｉｎｇｃｈｉ Ｃｉｔｙ Ｐ５４０４２５０３８

１０ 香葱 Ａ. ｓｃｈｏｅｎｏｐｒａｓｕｍ 地方 Ｌｏｃａｌ ４ ８０９ 阿里地区改则县 Ｇｅｒｚｅ Ｃｏｕｎｔｙ ｉｎ Ｎｇａｒｉ Ｐｒｅｆｅｃｔｕｒｅ ＳＣ２０１９０６３
１１ 香葱 Ａ. ｓｃｈｏｅｎｏｐｒａｓｕｍ 地方 Ｌｏｃａｌ ２ ６９６ 林芝市波密县 Ｂｏｍｉ Ｃｏｕｎｔｙ ｉｎ Ｎｙｉｎｇｃｈｉ Ｃｉｔｙ Ｐ５４０４２４０３５
１２ 青甘韭 Ａ. ｐｒｚｅｗａｌｓｋｉａｎｕｍ 野生 Ｗｉｌｄ ４ ６５６ 阿里地区改则县 Ｇｅｒｚｅ Ｃｏｕｎｔｙ ｉｎ Ｎｇａｒｉ Ｐｒｅｆｅｃｔｕｒｅ ＢＩ０５
１３ 青甘韭 Ａ. ｐｒｚｅｗａｌｓｋｉａｎｕｍ 野生 Ｗｉｌｄ ４ ６５７ 阿里地区改则县 Ｇｅｒｚｅ Ｃｏｕｎｔｙ ｉｎ Ｎｇａｒｉ Ｐｒｅｆｅｃｔｕｒｅ ＢＩ０６
１４ 青甘韭 Ａ. ｐｒｚｅｗａｌｓｋｉａｎｕｍ 野生 Ｗｉｌｄ ３ ６９５ 阿里地区普兰县 Ｂｕｒａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ ｉｎ Ｎｇａｒｉ Ｐｒｅｆｅｃｔｕｒｅ ＢＩ０２３
１５ 香葱 Ａ. ｓｃｈｏｅｎｏｐｒａｓｕｍ 地方 Ｌｏｃａｌ ３ ０７３ 林芝市巴宜区 Ｂａｙｉ Ｄｉｓｔｒｉｃｔ ｉｎ Ｎｙｉｎｇｃｈｉ Ｃｉｔｙ ＢＩ０８５
１６ 韭葱 Ａ. ｐｏｒｒｕｍ 野生 Ｗｉｌｄ ４ ５２０ 那曲市色尼区 Ｓｅｎｉ Ｄｉｓｔｒｉｃｔ ｉｎ Ｎａｇｑｕ Ｃｉｔｙ ＳＣ２０２１０６６
１７ 大花韭 Ａ. ｍａｃｒａｎｔｈｕｍ 野生 Ｗｉｌｄ ３ ３７８ 山南市隆子县 Ｌｈｕｎｚｅ Ｃｏｕｎｔｙ ｉｎ Ｓｈａｎｎａｎ Ｃｉｔｙ ＳＣ２０２１０３９
１８ 香葱 Ａ. ｓｃｈｏｅｎｏｐｒａｓｕｍ 地方 Ｌｏｃａｌ ３ ８８４ 山南市乃东区 Ｎｅｄｏｎｇ Ｄｉｓｔｒｉｃｔ ｉｎ Ｓｈａｎｎａｎ Ｃｉｔｙ ＳＣ２０２１０５５
１９ 粗根韭 Ａ. ｆａｓｃｉｃｕｌａｔｕｍ 野生 Ｗｉｌｄ ３ ０７６ 山南市隆子县 Ｌｈｕｎｚｅ Ｃｏｕｎｔｙ ｉｎ Ｓｈａｎｎａｎ Ｃｉｔｙ ＳＣ２０２１０４７
２０ 韭菜 Ａ. ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ 地方 Ｌｏｃａｌ ３ ２９５ 山南市隆子县 Ｌｈｕｎｚｅ Ｃｏｕｎｔｙ ｉｎ Ｓｈａｎｎａｎ Ｃｉｔｙ ＳＣ２０２１０５０
２１ 韭菜 Ａ. ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ 地方 Ｌｏｃａｌ ２ ８０４ 山南市错那县 Ｃｏｎａ Ｃｏｕｎｔｙ ｉｎ Ｓｈａｎｎａｎ Ｃｉｔｙ ＳＣ２０２１０１６
２２ 青甘韭 Ａ. ｐｒｚｅｗａｌｓｋｉａｎｕｍ 野生 Ｗｉｌｄ ３ ０７６ 山南市隆子县 Ｌｈｕｎｚｅ Ｃｏｕｎｔｙ ｉｎ Ｓｈａｎｎａｎ Ｃｉｔｙ ＳＣ２０２１０４６

利用 ５ 份形态特征差异较大的葱属材料 ２ 号青甘韭、
７ 号青甘韭、１０ 号香葱、１４ 号青甘韭和 ２０ 号韭菜对

１００ 个引物进行初筛、复筛ꎬ挑选出多态性好、条带清

晰、重复性高的引物作为核心引物ꎬ用于 ＰＣＲ 扩增

反应ꎮ
１.２.３　 ＰＣＲ 扩增反应程序及电泳检测　 ＰＣＲ 扩增反

应体系总体积为 ２５.０ μＬꎬ包括 ６０ ｎｇ􀅰μＬ－１模板 ＤＮＡ
１. ０ μＬ、 １０ μｍｏｌ 􀅰 Ｌ－１ 引物 １. ２ μＬ、 ２ × Ｔａｑ ＰＣＲ
ＭａｓｔｅｒＭｉｘ １２.５ μＬ、ｄｄＨ２Ｏ １０.３ μＬꎮ ＰＣＲ 扩增反应

程序:９４ ℃预变性 ４.０ ｍｉｎꎻ９４ ℃变性 １.０ ｍｉｎ、５５ ℃
退火１.０ ｍｉｎ、７２ ℃延伸 １.５ ｍｉｎꎬ共 ３５ 个循环ꎻ７２ ℃
延伸５.０ ｍｉｎꎮ 扩增产物于 ４ ℃保存、备用ꎮ

使用质量体积分数 １.５％琼脂糖凝胶电泳检测扩

增产物ꎮ 点样量为 ３ μＬꎬ用 Ｄ１５００Ⅱ ＤＮＡ ｍａｒｋｅｒ 作
为标准分子量ꎬ在电压 １２０ Ｖ 下电泳 ３０ ｍｉｎꎮ 在紫外

凝胶成像系统(美国 ＰｒｏｔｅｉｎＳｉｍｐｌｅ 公司)上拍照ꎮ
１.３　 数据处理和分析

根据扩增电泳图谱结果ꎬ同一引物在相同迁移位

置上ꎬ有条带记为“１”ꎬ无条带记为“０”ꎮ 对每个样品

的扩增电泳条谱带进行统计ꎬ构建“０”、“１”矩阵数据

库ꎮ 使用 ＰＯＰＧＥＮＥ １.３２ 软件计算遗传多样性参数ꎬ

包括观测等位基因数、有效等位基因数、Ｎｅｉ􀆳ｓ 基因多

样性指数、Ｓｈａｎｎｏｎ􀆳ｓ 信息指数、遗传相似系数和遗传

距离ꎮ 使用 ＮＴＳＹＳｐｃ ２.１０ 软件ꎬ根据非加权配对算

术平均法(ＵＰＧＭＡ)对 ２２ 份葱属材料进行聚类分析

以及亲缘关系分析ꎮ

２　 结果和分析

２.１　 ＩＳＳＲ 扩增多态性分析

选取的 ５ 份葱属材料共筛选出 ２０ 个 ＩＳＳＲ 引物

(表 ２)ꎮ 将 ２０ 个 ＩＳＳＲ 引物用于 ２２ 份葱属材料的

ＰＣＲ 扩 增ꎬ 扩 增 出 的 条 带 稳 定 且 清 晰ꎬ 以 引 物

ＵＢＣ８２８ 为例(图 １)ꎮ
结果(表 ２)显示:基于 ２０ 个 ＩＳＳＲ 引物共检测到

２１１ 个条带(位点)ꎬ各引物扩增出的位点数在 ６ ~ １４
之间ꎬ平均每个引物扩增出 １０.６ 个位点ꎻ其中ꎬ多态

性位点 ２０８ 个ꎬ多态性比率为 ９８.６％ꎮ ２０ 个引物对应

的观测等位基因数、有效等位基因数、Ｎｅｉ􀆳ｓ 基因多样

性指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ􀆳ｓ 信息指数的均值分别为 ２１. ０、
１７.４、３.８９ 和 ５.７５ꎮ

进一步的统计结果显示:每个位点的观测等位基

５８
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　 　 　表 ２　 基于西藏 ５ 份葱属材料筛选的 ２０ 个 ＩＳＳＲ 引物序列及扩增结果１)

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎｄ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ２０ ＩＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓ ｓｅｌｅｃｔｅｄ ｂａｓｅｄ ｏｎ ５ Ａｌｌｉｕｍ Ｌｉｎｎ. ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｆｒｏｍ Ｘｉｚａｎｇ１)

引物名称
Ｐｒｉｍｅｒ ｎａｍｅ

引物序列(５′→３′)
Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ (５′→３′) Ｔ / ℃ ｎ１ ｎ２ Ｎａ Ｎｅ Ｈ Ｉ

ＵＢＣ８１１ ＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＣ ５５.０ １１ １１ ２２ １８.２ ４.１５ ６.１４
ＵＢＣ８１７ ＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＡ ６０.０ １０ １０ ２０ １６.３ ３.６２ ５.３７
ＵＢＣ８１８ ＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＧ ５２.３ １１ １１ ２２ １７.７ ３.９７ ５.９５
ＵＢＣ８２０ ＧＴＧＴＧＴＧＴＧＴＧＴＧＴＧＴＣ ５８.１ ９ ９ １８ １５.２ ３.５０ ５.１４
ＵＢＣ８２１ ＧＴＧＴＧＴＧＴＧＴＧＴＧＴＧＴＴ ５８.１ ９ ９ １８ １４.８ ３.３６ ４.９７
ＵＢＣ８２６ ＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＣ ５９.０ ９ ９ １８ １５.０ ３.４６ ５.１１
ＵＢＣ８２７ ＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＧ ５５.０ ８ ８ １６ １５.０ ３.７１ ５.２７
ＵＢＣ８２８ ＴＧＴＧＴＧＴＧＴＧＴＧＴＧＴＧＡ ５８.１ １０ ９ １９ １６.５ ３.６７ ５.３６
ＵＢＣ８３５ ＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＹＣ ５４.０ １３ １３ ２６ １９.４ ４.０４ ６.２２
ＵＢＣ８４０ ＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＹＴ ５５.２ １１ １１ ２２ １８.２ ４.０７ ６.００
ＵＢＣ８４２ ＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＹＧ ５５.２ １０ １０ ２０ １５.４ ３.１７ ４.７８
ＵＢＣ８４６ ＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＲＴ ５６.３ １１ １１ ２２ １８.８ ４.３５ ６.３８
ＵＢＣ８４７ ＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＲＣ ５５.０ １１ １１ ２２ １８.６ ４.３１ ６.３２
ＵＢＣ８４８ ＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＲＧ ５４.９ １１ １１ ２２ １８.３ ４.２６ ６.２９
ＵＢＣ８５６ ＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＹＡ ５４.９ ６ ６ １２ ８.８ １.７２ ２.６６
ＵＢＣ８５７ ＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＹＧ ５４.９ １１ １１ ２２ １８.８ ４.４８ ６.５７
ＵＢＣ８６１ ＡＣＣＡＣＣＡＣＣＡＣＣＡＣＣＡＣＣ ５８.０ １４ １３ ２７ ２１.４ ４.３１ ６.４８
ＵＢＣ８６４ ＡＴＧＡＴＧＡＴＧＡＴＧＡＴＧＡＴＧ ５４.９ １２ １１ ２３ ２０.２ ４.４１ ６.３８
ＵＢＣ８７３ ＧＡＣＡＧＡＣＡＧＡＣＡＧＡＣＡ ５５.０ １３ １３ ２６ ２２.１ ５.０８ ７.４７
ＵＢＣ８８５ ＢＨＢＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡ ５５.０ １１ １１ ２２ １８.８ ４.１３ ６.０４

总计 Ｔｏｔａｌ ２１１ ２０８ ４１９ ３４７.５ ７７.７７ １１４.９０
均值 Ａｖｅｒａｇｅ １０.６ １０.４ ２１.０ １７.４ ３.８９ ５.７５

　 １) Ｔ: 退火温度 Ａｎｎｅａｌｉｎｇ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅꎻ ｎ１: 位点数 Ｌｏｃｉ ｎｕｍｂｅｒꎻ ｎ２: 多态性位点数 Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｌｏｃｉ ｎｕｍｂｅｒꎻ Ｎａ: 观测等位基因数 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｎｕｍｂｅｒ
ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓꎻ Ｎｅ: 有效等位基因数 Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓꎻ Ｈ: Ｎｅｉ􀆳ｓ 基因多样性指数 Ｎｅｉ􀆳ｓ ｇｅｎｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘꎻ Ｉ: Ｓｈａｎｎｏｎ􀆳ｓ 信息指数 Ｓｈａｎｎｏｎ􀆳ｓ
ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ.

Ｍ: １ ５００ ｂｐ ＤＮＡ ｍａｒｋｅｒꎻ １ － ８ꎬ １２ － １４ꎬ ２２: 青 甘 韭 Ａｌｌｉｕｍ
ｐｒｚｅｗａｌｓｋｉａｎｕｍ Ｒｅｇｅｌꎻ ９－１１ꎬ１５ꎬ１８: 香葱 Ａ. ｓｃｈｏｅｎｏｐｒａｓｕｍ Ｌｉｎｎ.ꎻ １６:
韭葱 Ａ. ｐｏｒｒｕｍ Ｌｉｎｎ.ꎻ １７: 大花韭 Ａ. ｍａｃｒａｎｔｈｕｍ Ｂａｋｅｒꎻ １９: 粗根韭 Ａ.
ｆａｓｃｉｃｕｌａｔｕｍ Ｒｅｎｄｌｅꎻ ２０ꎬ２１: 韭菜 Ａ. ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ Ｒｏｔｔｌｅｒ ｅｘ Ｓｐｒｅｎｇ.

图 １　 引物 ＵＢＣ８２８ 对西藏 ２２ 份葱属材料的扩增图谱
Ｆｉｇ. １ 　 Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｍａｐ ｏｆ ｐｒｉｍｅｒ ＵＢＣ８２８ ｏｎ ２２ Ａｌｌｉｕｍ Ｌｉｎｎ.
ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｆｒｏｍ Ｘｉｚａｎｇ

因数均值为 ２.０ꎬ其中有效等位基因数在 １.０ ~ ２.０ 之

间ꎬ均值为 １.６ꎻＮｅｉ􀆳ｓ 基因多样性指数在 ０.００~０.５０ 之

间ꎬ均值为 ０.３７ꎻＳｈａｎｎｏｎ􀆳ｓ 信息指数在 ０.００ ~ ０.６９ 之

间ꎬ均值为 ０.５４ꎮ
２.２　 遗传相似系数和遗传距离

结果(表 ３)显示:西藏 ２２ 份葱属材料间的变异

程度较大ꎬ遗传相似系数在 ０.４３ ~ ０.８７ 之间ꎬ遗传距

离在 ０.１４~０.８４ 之间ꎮ 其中ꎬ１５ 号香葱与 １８ 号香葱、
１２ 号青甘韭与 １３ 号青甘韭以及 １３ 号青甘韭与 １４ 号

青甘韭间的遗传相似系数较大ꎬ分别为 ０.８７、０.８６ 和

０.８５ꎬ对应的遗传距离较小ꎬ分别为 ０. １４、０. １５ 和

０.１６ꎬ表明这 ３ 组材料两两间的亲缘关系较近ꎮ
２.３　 ＵＰＧＭＡ 聚类及亲缘关系分析

聚类结果(图 ２)显示:在遗传相似系数 ０.３５ 处ꎬ
２２ 份葱属材料可聚为 ６ 组ꎮ ２０ 号韭菜、１７ 号大花韭

和 １９ 号粗根韭单独聚为一组ꎬ分别记为Ⅰ组、Ⅲ组、
Ⅴ组ꎻⅡ组包括 １０ 号香葱和 ２１ 号韭菜ꎻⅣ组包括

９ 号香葱、１１ 号香葱、１５ 号香葱和 １８ 号香葱ꎻⅥ组包

含 １２ 份青甘韭材料和 １６ 号韭葱ꎮ 在遗传相似系数

０.４４ 处ꎬⅥ组又可分为 ３ 个亚组ꎬ其中 ２２ 号青甘韭和

１６ 号韭葱分别单独聚为一个亚组ꎬ其余 １１ 份青甘韭

材料聚为一个亚组ꎮ 在遗传相似系数 ０.３４ 处ꎬ１２ 份

青甘韭材料与 ９ 号香葱、１１ 号香葱、１５ 号香葱和 １８
号香葱以及 １６ 号韭葱和 １９ 号粗根韭聚在一起ꎬ表明

６８
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　 　 　表 ３　 西藏 ２２ 份葱属材料间的遗传相似系数和遗传距离１)

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ２２ Ａｌｌｉｕｍ Ｌｉｎｎ. ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｆｒｏｍ Ｘｉｚａｎｇ１)

编号
Ｎｏ.

遗传相似系数和遗传距离　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ

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

１ — ０.３５ ０.３９ ０.３１ ０.１９ ０.４４ ０.３５ ０.４８ ０.５６ ０.６２ ０.５４ ０.５１ ０.５４ ０.５２ ０.５５ ０.４５ ０.４５ ０.４６ ０.５２ ０.４４ ０.７２ ０.４５
２ ０.７１ — ０.３５ ０.４４ ０.３９ ０.４７ ０.４６ ０.４０ ０.５２ ０.７３ ０.５４ ０.４３ ０.４８ ０.４６ ０.５３ ０.４５ ０.４７ ０.４９ ０.６２ ０.４７ ０.６４ ０.４５
３ ０.６８ ０.７１ — ０.２６ ０.３５ ０.３３ ０.３２ ０.３６ ０.６１ ０.６３ ０.７２ ０.３０ ０.２８ ０.３０ ０.５８ ０.４８ ０.５０ ０.５９ ０.５４ ０.４８ ０.７４ ０.５２
４ ０.７３ ０.６４ ０.７７ — ０.２９ ０.３３ ０.２８ ０.３８ ０.６０ ０.７０ ０.７１ ０.４４ ０.４４ ０.４２ ０.５９ ０.４８ ０.５６ ０.６３ ０.６０ ０.５７ ０.７５ ０.５９
５ ０.８３ ０.６８ ０.７１ ０.７５ — ０.４１ ０.３５ ０.４２ ０.４８ ０.６３ ０.５４ ０.４６ ０.４３ ０.４６ ０.４７ ０.３８ ０.４１ ０.４２ ０.５７ ０.３５ ０.６１ ０.４５
６ ０.６４ ０.６３ ０.７２ ０.７２ ０.６６ — ０.３１ ０.２９ ０.５８ ０.６４ ０.５５ ０.２９ ０.３４ ０.３５ ０.４９ ０.５２ ０.５１ ０.５２ ０.６２ ０.４９ ０.７１ ０.５１
７ ０.７１ ０.６３ ０.７３ ０.７６ ０.７１ ０.７３ — ０.３５ ０.６２ ０.６２ ０.６２ ０.４２ ０.４３ ０.４０ ０.５６ ０.５４ ０.５０ ０.５６ ０.６２ ０.５６ ０.８４ ０.５５
８ ０.６２ ０.６７ ０.７０ ０.６８ ０.６６ ０.７５ ０.７１ — ０.６１ ０.６７ ０.６６ ０.３９ ０.４３ ０.４３ ０.６７ ０.５２ ０.５３ ０.６１ ０.５９ ０.５５ ０.７４ ０.５２
９ ０.５７ ０.５９ ０.５５ ０.５５ ０.６２ ０.５６ ０.５４ ０.５５ — ０.５８ ０.３０ ０.５７ ０.５７ ０.５７ ０.３５ ０.４８ ０.４５ ０.３０ ０.４９ ０.４４ ０.５６ ０.５２

１０ ０.５４ ０.４８ ０.５３ ０.５０ ０.５３ ０.５３ ０.５４ ０.５１ ０.５６ — ０.６２ ０.６５ ０.６９ ０.７３ ０.６４ ０.５２ ０.５６ ０.５６ ０.５３ ０.４９ ０.５３ ０.５７
１１ ０.５８ ０.５８ ０.４９ ０.４９ ０.５８ ０.５８ ０.５４ ０.５２ ０.７４ ０.５４ — ０.５７ ０.６２ ０.６８ ０.２６ ０.４９ ０.５６ ０.２３ ０.４３ ０.４４ ０.５４ ０.４８
１２ ０.６０ ０.６５ ０.７４ ０.６４ ０.６３ ０.７５ ０.６６ ０.６８ ０.５６ ０.５２ ０.５６ — ０.１５ ０.２１ ０.５８ ０.５６ ０.５６ ０.４９ ０.５９ ０.４７ ０.６６ ０.４２
１３ ０.５８ ０.６２ ０.７５ ０.６４ ０.６５ ０.７１ ０.６５ ０.６５ ０.５６ ０.５０ ０.５４ ０.８６ — ０.１６ ０.６２ ０.６１ ０.５６ ０.５４ ０.６４ ０.５０ ０.６６ ０.４４
１４ ０.５９ ０.６３ ０.７４ ０.６５ ０.６３ ０.７０ ０.６７ ０.６５ ０.５６ ０.４８ ０.５１ ０.８１ ０.８５ — ０.６２ ０.６２ ０.５６ ０.６１ ０.６８ ０.５６ ０.７０ ０.５０
１５ ０.５８ ０.５９ ０.５６ ０.５５ ０.６３ ０.６１ ０.５７ ０.５１ ０.７０ ０.５３ ０.７７ ０.５６ ０.５４ ０.５４ — ０.４５ ０.５６ ０.１４ ０.５２ ０.４０ ０.５２ ０.４２
１６ ０.６４ ０.６４ ０.６２ ０.６２ ０.６９ ０.６０ ０.５８ ０.５９ ０.６２ ０.６０ ０.６１ ０.５７ ０.５５ ０.５４ ０.６４ — ０.５６ ０.４２ ０.４３ ０.３３ ０.５２ ０.４７
１７ ０.６４ ０.６３ ０.６１ ０.５７ ０.６６ ０.６０ ０.６１ ０.５９ ０.６４ ０.５７ ０.６７ ０.６１ ０.６０ ０.５６ ０.６９ ０.６９ — ０.３３ ０.４４ ０.３０ ０.４７ ０.４３
１８ ０.６３ ０.６１ ０.５５ ０.５３ ０.６６ ０.６０ ０.５７ ０.５５ ０.７４ ０.５７ ０.７９ ０.６１ ０.５８ ０.５５ ０.８７ ０.６６ ０.５６ — ０.４８ ０.３５ ０.４９ ０.３８
１９ ０.５９ ０.５４ ０.５８ ０.５５ ０.５６ ０.５４ ０.５４ ０.５５ ０.６１ ０.５９ ０.６５ ０.５５ ０.５３ ０.５１ ０.６０ ０.６５ ０.５６ ０.６２ — ０.４０ ０.６４ ０.５６
２０ ０.６４ ０.６３ ０.６２ ０.５６ ０.７０ ０.６１ ０.５７ ０.５８ ０.６４ ０.６１ ０.６４ ０.６３ ０.６１ ０.５７ ０.６７ ０.７２ ０.５６ ０.７０ ０.６７ — ０.４５ ０.４６
２１ ０.４９ ０.５３ ０.４８ ０.４７ ０.５５ ０.４９ ０.４３ ０.４８ ０.５７ ０.５９ ０.５８ ０.５２ ０.５２ ０.５０ ０.６０ ０.５９ ０.５６ ０.６１ ０.５３ ０.６４ — ０.５６
２２ ０.６４ ０.６４ ０.６０ ０.５５ ０.６４ ０.６０ ０.５８ ０.６０ ０.６０ ０.５６ ０.６２ ０.６５ ０.６４ ０.６１ ０.６６ ０.６３ ０.５６ ０.６８ ０.５７ ０.６３ ０.５７ —

　 １) １－８ꎬ１２－１４ꎬ２２: 青甘韭 Ａｌｌｉｕｍ ｐｒｚｅｗａｌｓｋｉａｎｕｍ Ｒｅｇｅｌꎻ ９－１１ꎬ１５ꎬ１８: 香葱 Ａ. ｓｃｈｏｅｎｏｐｒａｓｕｍ Ｌｉｎｎ.ꎻ １６: 韭葱 Ａ. ｐｏｒｒｕｍ Ｌｉｎｎ.ꎻ １７: 大花韭 Ａ.
ｍａｃｒａｎｔｈｕｍ Ｂａｋｅｒꎻ １９: 粗根韭 Ａ. ｆａｓｃｉｃｕｌａｔｕｍ Ｒｅｎｄｌｅꎻ ２０ꎬ２１: 韭菜 Ａ. ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ Ｒｏｔｔｌｅｒ ｅｘ Ｓｐｒｅｎｇ. “—”下方为遗传相似系数ꎬ“—”上方为遗传
距离 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｉｓ ｂｅｌｏｗ “—”ꎬ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｉｓ ａｂｏｖｅ “—”.

１－８ꎬ１２－１４ꎬ２２: 青甘韭 Ａｌｌｉｕｍ ｐｒｚｅｗａｌｓｋｉａｎｕｍ Ｒｅｇｅｌꎻ ９－１１ꎬ１５ꎬ１８: 香
葱 Ａ. ｓｃｈｏｅｎｏｐｒａｓｕｍ Ｌｉｎｎ.ꎻ １６: 韭葱 Ａ. ｐｏｒｒｕｍ Ｌｉｎｎ.ꎻ １７: 大花韭 Ａ.
ｍａｃｒａｎｔｈｕｍ Ｂａｋｅｒꎻ １９: 粗根韭 Ａ. ｆａｓｃｉｃｕｌａｔｕｍ Ｒｅｎｄｌｅꎻ ２０ꎬ２１: 韭菜 Ａ.
ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ Ｒｏｔｔｌｅｒ ｅｘ Ｓｐｒｅｎｇ.

图 ２　 西藏 ２２ 份葱属材料的 ＵＰＧＭＡ 聚类分析
Ｆｉｇ. ２ 　 ＵＰＧＭＡ ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ２２ Ａｌｌｉｕｍ Ｌｉｎｎ. ｍａｔｅｒｉａｌｓ
ｆｒｏｍ Ｘｉｚａｎｇ

青甘韭与香葱(１０ 号材料除外)以及 １６ 号韭葱和 １９
号粗根韭的亲缘关系较近ꎮ

从组间的遗传相似系数和遗传距离(表 ４)看ꎬⅥ
组与Ⅰ组、Ⅱ组和Ⅳ组材料间的遗传相似系数较高ꎬ
分别为 ０. ８３、０. ８４ 和 ０. ８６ꎬ对应的遗传距离较小ꎬ
　 　 　
表 ４　 西藏 ６ 组葱属材料间的遗传相似系数和遗传距离１)

Ｔａｂｌｅ ４ 　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ
ｓｉｘ ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ Ａｌｌｉｕｍ Ｌｉｎｎ. ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｆｒｏｍ Ｘｉｚａｎｇ１)

组
Ｇｒｏｕｐ

遗传相似系数和遗传距离
Ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ

Ⅰ Ⅱ Ⅲ Ⅳ Ⅴ Ⅵ

Ⅰ — ０.２３ ０.３０ ０.２４ ０.４０ ０.１９
Ⅱ ０.７９ — ０.２９ ０.２２ ０.３９ ０.１７
Ⅲ ０.７４ ０.７５ — ０.２４ ０.４４ ０.２３
Ⅳ ０.７８ ０.７９ ０.７８ — ０.３６ ０.１５
Ⅴ ０.６７ ０.６８ ０.６４ ０.７０ — ０.３０
Ⅵ ０.８３ ０.８４ ０.８０ ０.８６ ０.７４ —

　 １) “—” 下 方 为 遗 传 相 似 系 数ꎬ “—” 上 方 为 遗 传 距 离 Ｇｅｎｅｔｉｃ
ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｉｓ ｂｅｌｏｗ “—”ꎬ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｉｓ
ａｂｏｖｅ “—”.
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分别为 ０.１９、０.１７ 和 ０.１５ꎬ表明青甘韭和韭葱与韭菜

和香葱间的亲缘关系较近ꎮ Ⅴ组与Ⅰ组、Ⅱ组和Ⅲ组

材料间的遗传相似系数较低ꎬ分别为 ０. ６７、０. ６８ 和

０.６４ꎬ对应的遗传距离较大ꎬ分别为 ０. ４０、 ０. ３９ 和

０.４４ꎬ表明粗根韭与韭菜、１０ 号香葱和大花韭的亲缘

关系较远ꎮ

３　 讨论和结论

与形态学标记相比ꎬＩＳＳＲ 标记更能揭示种质资

源的遗传多样性和亲缘关系[２５－２７]ꎮ 贾俊香等[２８] 使

用 ＩＳＳＲ 标记进行了 ７１ 份大葱(Ａｌｌｉｕｍ ｆｉｓｔｕｌｏｓｕｍ ｖａｒ.
ｇｉｇａｎｔｅｕｍ Ｍａｋｉｏｎ)材料的遗传多样性和亲缘关系分

析ꎬ基于筛选出的 １４ 个引物扩增出 ９７ 个清晰的条

带ꎬ平均每个引物扩增出 ６.９３ 个条带ꎬ多态性比率为

６１.９０％ꎬ说明 ＩＳＳＲ 标记能较好地从分子水平揭示大

葱种质资源间的亲缘关系ꎮ 徐启江等[２９] 使用 ＩＳＳＲ
标记对洋葱(Ａｌｌｉｕｍ ｃｅｐａ Ｌｉｎｎ.)进行种质资源遗传多

样性分析ꎬ基于筛选出的 ４ 个引物扩增出 ３９ 个条带ꎬ
平均每个引物扩增出 ９. ８ 个条带ꎬ多态性比率为

７９.４８％ꎮ 金雪等[３０]采用 ＩＳＳＲ 标记分析了 ４８ 份分蘖

洋葱(Ａ. ｃｅｐａ ｖａｒ. ａｇｇｒｅｇａｔｕｍ Ｇ. Ｄｏｎ)材料的遗传多

样性ꎬ 扩 增 出 １３２ 个 条 带ꎬ 其 中 多 态 性 比 率 为

８２.５８％ꎮ本研究筛选出 ２０ 个引物用于 ２２ 份葱属材料

的扩增ꎬ共扩增出 ２１１ 个条带(位点)ꎬ平均每个引物

扩增出 １０.６ 个位点ꎬ多态性比率为 ９８.６％ꎬ明显高于

上述葱属材料ꎬ说明 ２２ 份葱属材料的遗传多样性较

为丰富ꎬ能够较好地揭示葱属材料的遗传信息ꎮ 而产

生差异的原因可能与本研究使用的材料丰富有关ꎬ包
括香葱、韭菜和韭葱等葱属的不同种ꎬ而不是特定的

一个种ꎮ
本研究结果显示:２１１ 个位点的有效等位基因数

均值为 １.６ꎬＳｈａｎｎｏｎ􀆳ｓ 信息指数均值为 ０.５４ꎬＮｅｉ􀆳ｓ 基

因多样性指数均值为 ０.３７ꎮ 杨天灵[３１] 利用 ＩＳＳＲ 标

记对新疆大蒜(Ａ. ｓａｔｉｖｕｍ Ｌｉｎｎ.)及其野生近缘种进

行遗传多样性分析ꎬ结果显示 Ｎｅｉ􀆳ｓ 基因多样度指数

均值为 ０.３８７ ３ꎻ香农信息指数均值为 ０.５６４ ２ꎬ与本文

研究结果相似ꎬ表明 ＩＳＳＲ 标记具有较高的多态性ꎬ可
有效反映葱属植物种间(内)的遗传差异ꎮ 此外ꎬ本
研究 ２２ 份葱属材料的遗传相似系数在 ０.４３~０.８７ 之

间ꎬ个体间的遗传变异程度较大ꎬ表明供试的葱属材

料具有丰富的遗传多样性[３２]ꎮ

聚类分析结果显示:供试 ２２ 份葱属材料在遗传

相似系数为 ０.３５ 处聚为 ６ 组ꎮ １７ 号大花韭、１９ 号粗

根韭、２０ 号韭菜分别聚为一组ꎬ这 ３ 组与其他组材料

间的亲缘关系较远ꎮ 来自林芝市的 ９ 号香葱、１１ 号

香葱和 １５ 号香葱以及来自山南市的 １８ 号香葱聚为

一组ꎬ这 ４ 份材料两两间的遗传相似系数较高(在
０.７０~０.８７ 之间)ꎬ遗传距离较小(在 ０. １４ ~ ０. ３５ 之

间)ꎬ亲缘关系较近ꎬ共同特征均为地方种质资源ꎬ叶
色蓝绿ꎬ叶面蜡粉多ꎻ１０ 号香葱未与其他香葱材料聚

为一组可能是由于 １０ 号香葱来自西藏阿里地区改则

县ꎬ海拔较高(４ ８０９ ｍ)ꎬ而其他几种香葱来源地均在

海拔 ４ ０００ ｍ 以下ꎬ亲缘关系较远ꎮ 不同来源地的 １２
份青甘韭材料和 １６ 号韭葱聚为一组ꎬ材料两两间的

遗传相似系数普遍较高(在 ０.５４~０.８６ 之间)ꎬ遗传距

离普遍较小(在 ０.１９~ ０.６２ 之间)ꎬ亲缘关系较近ꎬ共
同特征是均为野生种质资源、叶色为蓝绿ꎬ大部分材

料的叶面蜡粉较少ꎬ假茎基部形状多为鸡腿状ꎬ假茎

横切面为圆ꎮ 从组间的遗传相似系数和遗传距离看ꎬ
青甘韭和韭葱与韭菜和香葱间的遗传相似系数较高

(０.８３~０.８６)ꎬ遗传距离较小(０.１５ ~ ０.１９)ꎬ青甘韭和

韭葱与韭菜和香葱间亲缘关系较近ꎮ 经过多年观测

和考察发现ꎬ西藏本地的农牧民有人工驯化栽培各类

野生种质资源的习惯ꎬ结合组间聚类结果推测香葱类

和韭菜类材料可能是青甘韭经长期的人工驯化而来ꎮ
此外ꎬ粗根韭与韭菜、１０ 号香葱和大花韭的亲缘关系

较远ꎬ与作者田间观察到的表型一致ꎮ
综上所述ꎬ供试的 ２２ 份葱属材料具有较丰富的

遗传多样性ꎬ部分材料体现出一定的来源地域一致性

特征ꎬ其遗传关系基本符合传统分类结果ꎬＩＳＳＲ 标记

适用于葱属不同种的遗传关系研究ꎮ
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