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摘要：【目的】 筛选西北干旱及半干旱地区不同利用价值藜麦种质，为藜麦种质资源的保护与利用

奠定基础。【方法】 以种植于甘肃临夏东乡县的 31 份藜麦种质资源为材料，分析其农艺性状，利用 ISSR
引物进行分子标记 PCR 扩增，阐明其遗传多样性及特点。【结果】 株高、茎粗、鲜干比、茎叶比、单株产量

5 个农艺性状的变异系数在 14. 41％~63. 30％，其中株高与茎粗、鲜干比呈极显著正相关，与单株产量

呈显著正相关。茎粗与单株产量呈极显著正相关，与鲜干比呈显著正相关。鲜干比与单株产量呈极显

著正相关。筛选出 8 条多态性高且清晰的 ISSR 引物，扩增出 63 条条带，其中多态性条带 55 条，多态性

位点比率为 83. 70％，有效等位基因数（Ne）为 1. 451 5，基因多样性（H）为 0. 273 1，香农信息指数（I）为

0. 417 4。根据 UPGMA 聚类分析结果，在遗传相似系数为 0. 72 时，31 份藜麦种质可分为 5 个类群。第

1 类群为已选育的陇藜 1 号、陇藜 7 号，抗倒伏性、抗病虫害好；第 2 类群株高较低，可作为抗倒伏材料进

一步选育；第 3 类群株高高、单株产量大、鲜干比适中、茎叶比小，可作为鲜喂材料进一步选育；第 4 类群

鲜干比最大，且与台湾红藜 LQ-223 的亲缘关系相近；第 5 类群具有茎叶比最大、中熟品种的特性。

【结论】 31 份藜麦种质资源具有较高的遗传多样性，可为藜麦种质资源创新、遗传育种提供优质材料和

科学依据。
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藜 麦（Chenopodium quinoa）为 苋 科（Amarantha⁃
ceae）藜亚科一年生草本植物，对盐碱、干旱、霜冻、病

虫 害 等 具 有 较 强 的 抗 性 能 力［1］。 藜 麦 的 籽 粒 和 其 收

获 、加 工 后 的 副 产 品 ，如 麸 皮 、秸 秆 等 可 作 为 饲 草 利

用［2］。籽粒中富含氨基酸且组成均衡，尤其含有其他

谷 物 缺 少 的 蛋 氨 酸 、赖 氨 酸 和 组 氨 酸 ，在 饲 料 中 添 加

一 定 比 例 的 藜 麦 籽 粒 可 以 改 善 动 物 饲 料 中 氨 基 酸 的

平衡［3］。藜麦的纤维含量较低，粗蛋白含量较高，且富

含丰富的矿质元素，对动物饲料中的矿物质含量具有

很 好 的 调 节 作 用［4-5］。 有 研 究 表 明 ，藜 麦 全 株 及 其 秸

秆营养价值与紫花苜蓿、甜高粱、全株玉米相当，消化

转化率高，木质素含量低于玉米秸秆，适用于牛、羊等

反刍动物粗饲料生产［6］，但从产量来说，在西北冷凉地

区，藜麦秸秆的饲用价值高于苜蓿干草［7］。种质农艺

性 状 是 评 价 作 物 后 期 发 展 潜 力 和 研 究 深 度 的 首 要 指

标，对作物的分类、鉴定和良种选育具有重要作用［8］。

Fuentes 等［9］从智利北部选取的 28 种藜麦材料进行分
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析后发现第 1 个主成分占总变异的 36%，其中茎粗越

粗，植株越高，产量越高。王艳青［10-11］对 135 份藜麦材

料 进 行 分 析 发 现 生 育 期 与 株 高 、茎 粗 呈 极 显 著 正 相

关，且发现株高和茎粗是直接影响藜麦单株产量的主

要性状。

ISSR（inter-simple sequence repeats，简单重复序

列）是由 Zietkiewicz 等［12］基于 SSR 创建的一种以 PCR
为 基 础 的 新 型 的 微 卫 星 类 分 子 标 记 技 术 。 具 有 重 复

性 好 、稳 定 性 高 、多 态 性 高 、操 作 简 便 等 优 点［13］，已 广

泛 应 用 于 物 种 分 类 、品 种 鉴 定 及 遗 传 多 样 性 等 方

面［14］。 目 前 ，ISSR 分 子 标 记 技 术 运 用 于 甘 薯［15］（Ipo⁃

moea batatas）、紫 花 苜 蓿［16］（Medicago sativa）和 红

砂［17］（Reaumuria soongorica）等 植 物 种 质 资 源 的 遗 传

多样性研究中。Coronado 等［18］利用 7 对 ISSR 标记对

81 份藜麦材料进行探究，发现在遗传相似指数为 0. 65
时 可 分 为 4 个 类 群 ，平 均 杂 合 度 为 0. 38，且 81 份 藜 麦

材料的遗传变异主要发生在组内，占比 78%。Naggar
等［19］利用 10 对 ISSR 分子标记对 5 份藜麦材料进行分

析，得到多态性百分比为 61. 83%，平均遗传相似度约

为 59%。而国内 ISSR 分子标记的藜麦遗传多样性分

析 目 前 相 关 报 道 较 少 。 基 于 我 国 藜 麦 种 质 材 料 遗 传

背景、亲缘关系尚不明确，本研究通过调查 31 份藜麦

种质资源的农艺性状并利用 ISSR 分子标记进行遗传

差异分析，为筛选出适合甘肃地区可用于推广种植的

藜 麦 种 质 ，并 为 今 后 扩 展 藜 麦 的 应 用 范 围 、栽 培 与 育

种提供理论依据。

1　材料和方法

1. 1　试验材料

供试藜麦材料 31 份，其中陇藜 1 号、陇藜 7 号由甘

肃 省 农 业 科 学 院 畜 草 与 绿 色 农 业 研 究 所 提 供 ，LQ-
223 为台湾红藜，CHLI-006、CHLI-913 由中国科学

院分子植物科学卓越创新中心提供。

1. 2　试验地概况及试验设计

试验于 2021 年在甘肃省临夏州东乡族自治县进

行 。 采 用 随 机 区 组 设 计 ，小 区 面 积 1 m×3 m，3 次 重

复，小区间隔 1 m，前茬作物为马铃薯。2021 年 5 月 20
日播种。播前对土地进行深耕耙磨，一次性施入藜麦

专 用 肥 600 kg/hm2（N+P+K≥45%，N∶P∶K=13∶
22∶10），采用覆膜人工点播的种植方式，播深 2 cm，株

距 25 cm，行距 30 cm。生育期内不追肥、不灌水，田间

管理措施等同大田。

1. 3　测定项目及方法

1. 3. 1　测定指标与方法　2021 年 9 月在每个处理中

随机选取 9 株藜麦，对其生育期、株高、茎粗、茎色、穗

色、单株产量等调查统计和测定分析。并采摘新鲜藜

麦 主 穗 下 第 一 片 幼 嫩 叶 片 ，液 氮 速 冻 后 做 好 标 记 于

-80 ℃冰箱保存备用。

1. 3. 2　 藜 麦 基 因 组 DNA 提 取　 采 用 植 物 基 因 组  
DNA 提取试剂盒（TIANGEN，DP305）提取藜麦叶片

DNA。 用 1% 的 琼 脂 糖 凝 胶 电 泳 检 测 DNA 质 量 ，通

表  1　31份藜麦材料概况

Table 1　Overview of 31 quinoa materials

编号

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
31

种质资源代码

LQ-078
LQ -149
LQ -148
LQ -159
LQ -169
LQ -173
LQ -175
LQ -127
LQ -119
LQ -118
LQ -109
LQ -047
LQ -029
LQ -063
陇藜 7 号

LQ -020
LQ -016
LQ -012
LQ -082
LQ -086
LQ -105
LQ -182
LQ -241
LQ -257
LQ -279
LQ -223
LQ -266
LQ -297
陇藜 1 号

CHLI-006
CHILI-013

来源

甘肃省农业科学院

畜草与绿色农业研

究所

中国科学院分子植

物卓越创新中心
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过凝胶电泳图筛选出条带清晰、质量达标的 DNA，放

于-20℃冰箱保存。

1. 3. 3　 ISSR-PCR 反 应 体 系 和 ISSR 引 物 的 筛 选　

根 据 房 孝 迪［20］、王 普 昶［21］、雷 雪 峰［22］对 藜 科 植 物 进 行

ISSR 扩 增 的 文 中 引 物 进 行 筛 选 ，引 物 由 上 海 生 工 合

成 。 PCR 体 系 应 用 参 考 燕 麦［23］扩 增 程 序 并 改 良（表

3），采用 2. 0% 的琼脂糖凝胶电泳检测  PCR 产物，以

2 000 bp Marker（天根生化科技）为参照，电压 90 V，电

流 80 mA，电泳 1 h，20 min，AI680 化学发光成像仪凝

胶成像系统拍照保存。

1. 4　数据统计分析

采 用 Microsoft Excel 2010、SPSS 22. 0 对 农 艺 性

状 进 行 数 据 整 理 与 分 析 ，电 泳 成 像 后 有 条 带 的 记 作

“1”，没 有 条 带 的 记 作“0”，记 录 清 晰 电 泳 谱 带 ，得 到

ISSR 表 型 数 据 矩 阵 ，运 用 NTSYS 2. 1、POPGENE 
32 构建聚类树状图。

2　结果与分析

2. 1　不同藜麦种质的农艺性状分析

对 31 份 藜 麦 种 质 的 5 个 性 状 进 行 分 析（表 4），不

同 藜 麦 种 质 材 料 的 株 高 、茎 粗 、鲜 干 比 、茎 叶 比 、单 株

产 量 均 有 明 显 差 异（P<0. 05）。 株 高 变 化 幅 度 为

108. 7~217. 67 cm，平 均 值 为 178. 75±2. 67 cm，变 异

系 数 为 14. 41%，其 中 最 小 值 为 LQ-109（108. 70±
4. 20 cm），最 大 值 为 CHLI-006（217. 67±13. 78 
cm），CHLI-006 与 LQ-109、LQ-016 差 异 显 著（P

<0. 05）。 茎 粗 变 化 幅 度 14. 40~23. 08 mm 之 间 ，平

均 值 17. 87±0. 30 mm，变 异 系 数 为 16. 23%，其 中 最

小 值为 LQ-109（14. 40±0. 32 mm），最大值为陇藜 1
号 23. 08±2. 20 mm；陇藜 1 号、LQ-158、LQ-086 均

大于 20 mm，陇藜 1 号、LQ-159 与 LQ-109 差异显著

（P<0. 05）。 鲜 干 比 在 2. 19~4. 85，平 均 值 为 3. 55±
0. 09，变 异 系 数 为 23. 94％ ，其 中 最 大 值 为 LQ-223

（4. 85±0. 39），最 小 值 为 LQ-119（2. 19±0. 06），

LQ-223 与 LQ-119 差异显著（P<0. 05）。茎叶比未

表现出明显差异，茎叶比在 1. 57~6. 53 之间，平均值为

2. 69±0. 42，变异系数为 70. 26％，其中最大值为 LQ-
119（6. 53±2. 03），最 小 值 为 LQ-223（1. 57±0. 13）。

单株产量在 0. 30~1. 36，平均值为（0. 72±0. 03）kg，变

异 系 数 为 40. 28％ ，其 中 最 大 值 为 LQ-266（1. 36±
0. 2）kg，最小值为 LQ-016（0. 30±0. 01）kg，LQ-266
与 LQ-016、LQ-118 差异显著（P<0. 05）。

2. 2　藜麦农艺性状相关性分析

整体来看，藜麦种质 5 个农艺性状间大多呈显著

（P<0. 05）或极显著（P<0. 01）相关（表 5）。其中株高

与 茎 粗 、鲜 干 比 呈 极 显 著 正 相 关 ，与 单 株 产 量 呈 显 著

正相关。茎粗与单株产量呈极显著正相关，与鲜干比

呈 显 著 正 相 关 。 鲜 干 比 与 单 株 产 量 呈 极 显 著 正 相

关（表 5）。

表 2　试验地土壤养分概况

Table 2　Soil nutrient of the test site

处理土样

有机质/
（g·kg-1）

8. 08±
0. 044

速效钾/
（mg·kg-1）

141±
0. 087

有效磷/
（mg·kg-1）

9. 2±
0. 052

碱解氮/
（mg·kg-1）

28. 8±
0. 66

pH 值

8. 7±
0. 005

全氮/
（g·kg-1）

0. 41±0. 008

全磷/
（g·kg-1）

1. 13±0. 017

全盐/
（g·kg-1）

0. 071±
0. 018

含水量/%

3. 20±0. 018

图  1　部分 DNA琼脂糖凝胶电泳检测结果

Fig. 1　Results of partial DNA agarose gel electrophoresis

表  3　PCR扩增体系

Table 3　PCR amplification system

PCR 反应体系

预变性

变性

退火

延伸

终延伸

保存

94 ℃
94 ℃

50~60 ℃
72 ℃
72 ℃
4 ℃

5 min
30 s
30 s

1 min
10 min

∞
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2. 3　藜麦基因组 DNA质量和纯度检测

用 1% 琼 脂 糖 凝 胶 电 泳 检 测 总 DNA，结 果 表 明 ，

D260 nm/D280 nm 介于 1. 8~2. 0，所提取的 DNA 质量较好，

条带清晰、均匀，没有杂质污染，无 DNA 大量降解现象。

表 4　31份藜麦农艺性状评价

Table 4　Agronomic traits evaluation of 31 quinoa cultivars

编号

陇黎 1 号

陇黎 7 号

CHLI-006
CHLI-013

LQ-012
LQ-016
LQ-020
LQ-029
LQ-047
LQ-063
LQ-078
LQ-082
LQ-086
LQ-105
LQ-109
LQ-118
LQ-119
LQ-127
LQ-148
LQ-149
LQ-159
LQ-169
LQ-173
LQ-175
LQ-182
LQ-223
LQ-241
LQ-257
LQ-266
LQ-279
LQ-297

平均值

变异系数/%

株高/cm

198. 67±18. 44abcde

163. 03±5. 65fgh

217. 67±13. 78a

173. 87±5. 32cdefg

202. 67±5. 61abcd

122. 80±2. 25i

183. 80±5. 93bcdefg

210. 47±6. 52ab

184. 53±6. 01abcdefg

192. 63±3. 68abcdef

160. 23±3. 20fgh

185. 60±5. 35abcdefg

198. 80±9. 90abcd

186. 53±1. 08abcdefg

108. 70±4. 20i

143. 37±7. 65h

167. 30±1. 57efgh

194. 50±2. 88abcdef

181. 57±3. 10bcdefg

185. 00±7. 09abcdefg

181. 93±0. 28bcdefg

207. 17±8. 39abc

206. 10±10. 44abc

185. 33±6. 76abcdefg

192. 87±3. 52abcdef

176. 67±2. 40fghijk

165. 00±6. 66efgh

162. 40±3. 86fgh

169. 00±3. 51defgh

153. 00±2. 52lgh

180. 00±3. 06bcdefg

178. 75±16. 02
14. 41

茎粗/mm

23. 08±2. 20a

17. 81±0. 73ab

19. 96±2. 00ab

18. 05±2. 26ab

18. 99±2. 19ab

15. 71±1. 58ab

17. 27±0. 70ab

19. 11±1. 70ab

17. 68±0. 60ab

16. 59±1. 35ab

16. 69±3. 08ab

17. 88±1. 53ab

20. 25±0. 87ab

18. 54±0. 32ab

14. 40±0. 32b

15. 16±1. 09ab

17. 71±1. 63ab

17. 45±0. 53ab

18. 31±0. 19ab

16. 21±1. 30ab

22. 53±0. 53a

19. 99±1. 00ab

17. 56±1. 62ab

15. 44±1. 02ab

19. 92±1. 16ab

16. 17±0. 81ab

18. 32±2. 33ab

15. 93±1. 16ab

19. 86±1. 77ab

16. 12±1. 18ab

15. 19±0. 80ab

17. 87±1. 8
16. 23

鲜干比

3. 65±0. 19abcdef

2. 87±0. 20defg

4. 33±0. 13abcd

3. 83±0. 16abcde

4. 68±0. 20ab

2. 28±0. 11fg

3. 29±0. 17bcdefg

4. 15±0. 17abcd

4. 02±0. 18abcde

3. 61±0. 14abcdefg

3. 34±0. 07bcdefg

3. 27±0. 07bcdefg

3. 35±0. 07bcdefg

2. 91±0. 14defg

2. 36±0. 05fg

2. 26±0. 09fg

2. 19±0. 06g

2. 72±0. 07efg

3. 35±0. 13bcdefg

4. 64±1. 19abc

4. 57±0. 38abc

3. 81±0. 24abcde

4. 25±0. 08abcd

3. 47±0. 18abcdefg

4. 20±0. 07abcd

4. 85±0. 39a

4. 20±0. 31abcd

3. 21±0. 22cdefg

3. 02±0. 03defg

4. 20±0. 19abcd

3. 21±0. 21cdefg

3. 55±0. 54
23. 94

茎叶比

2. 31±0. 25a

2. 53±0. 74a

2. 18±0. 25a

2. 12±0. 36a

1. 60±0. 17a

2. 64±0. 70a

3. 19±. 056a

1. 98±0. 12a

1. 64±0. 22a

1. 64±0. 55a

2. 04±0. 33a

2. 68±0. 39a

1. 76±0. 32a

2. 17±0. 13a

3. 51±0. 50a

3. 55±0. 93a

6. 53±2. 03a

2. 48±0. 04a

2. 18±0. 09a

5. 87±4. 07a

1. 71±0. 29a

2. 33±0. 12a

5. 20±2. 70a

3. 41±1. 10a

2. 57±0. 22a

1. 57±0. 13a

2. 03±0. 19a

2. 79±0. 25a

2. 45±0. 23a

2. 02±0. 21a

2. 76±0. 43a

2. 69±0. 42
70. 26

单株产量/kg

0. 89±0. 05abc

0. 56±0. 05bc

0. 93±0. 13abc

0. 67±0. 11bc

0. 63±0. 14bc

0. 30±0. 01c
0. 67±0. 12bc

0. 70±0. 17bc

0. 90±0. 23abc

0. 70±0. 11bc

0. 75±0. 24bc

0. 51±0. 05bc

0. 99±0. 13abc

0. 65±0. 04bc

0. 48±0. 06bc

0. 33±0. 06c

0. 38±0. 08bc

0. 53±0. 03bc

0. 66±0. 06bc

0. 63±0. 09bc

1. 05±0. 03ab

0. 85±0. 13abc

0. 91±0. 22abc

0. 47±0. 09bc

1. 03±0. 19ab

0. 67±0. 12bc

0. 83±0. 20abc

0. 73±0. 08bc

1. 36±0. 21a

0. 97±0. 12abc

0. 58±0. 06bc

0. 72±0. 18
40. 28

注：同列不同字母表示处理间差异显著（P<0. 05）。

表  5　藜麦品种不同性状间的相关性分析

Table 5　Correlation analysis between different traits of quinoa varieties

株高/cm
茎粗/mm

鲜干比

茎叶比

单株产量/kg

株高/cm

1
0. 586**

0. 567**

-0. 144
0. 396*

茎粗/mm

1
0. 355*

-0. 310
0. 630**

鲜干比

1
-0. 272
0. 518**

茎叶比

1
-0. 347

单株产量/kg

1
注：*代表差异显著（P< 0. 05）；**代表差异极显著（P<0. 01）。
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2. 4　供试藜麦种质 ISSR-PCR扩增结果

将筛选获得的 8 条 ISSR 引物分别进行 PCR 扩增

实验（模板为 31 份藜麦种质 DNA），共扩增出 63 个条

带 ，其 中 多 态 性 条 带 55 条 ，总 多 态 性 百 分 率 为

87. 30%。引物 UBC816、UBC868 藜麦扩增电泳图谱

分 别 如 图 2-3 所 示 。 引 物 UBC816 扩 增 出 来 的 藜 麦

基 因 组 片 段 长 度 主 要 集 中 在 250~2 000 bp；引 物

UBC855 扩增片段长度主要集中在 100~1 000 bp。

2. 4　藜麦种质之间的遗传多样性分析

31 份藜麦种质资源间的遗传相似系数（GS）变化

范围为 0. 460 3~0. 936 5（表 7），遗传多样性较高。等

位 基 因 数（Na）为 1. 873 0±0. 335 6；有 效 等 位 基 因 数

（Ne）为 1. 451 5±0. 336 1；Nei’s 基 因 多 样 性 指 数（H）

为 0. 273 1±0. 169 8；香 农 信 息 指 数（I）为 0. 417 4±

0. 230 1，香 农 指 数 较 高 ，31 份 种 质 资 源 遗 传 多 样 性

较高。

表 6　ISSR 引物扩增结果及其多态性

Table 6　Amplification results and polymorphism of ISSR primers used in this study

引物

UBC810
UBC812
UBC816
UBC843
UBC846
UBC848
UBC855
UBC868

总计

序列（5'-3'）

（GA）8T
（GA）8A
（CA）8T

（CT）8RA
（CA）8RT
（CA）8RG
（AC）8YT
（GAA）6

退火温度/℃

51
54
51
51
54
53
51
51

扩增条带

8
8

10
6
6
7
9
9

63

多态性条带

8
8
6
5
5
7
9
7

55

多态性百分率/%

100. 00
100. 00
60. 00
83. 33
83. 33

100. 00
100. 00
77. 78
87. 30

图  2　引物 UBC816的 ISSR扩增结果

Fig. 2　ISSR amplification results of primer UBC816

图 3　引物 UBC855的 ISSR扩增结果

Fig. 3　ISSR amplification results of primer UBC855
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对 31 份 藜 麦 种 质 资 源 的 2 个 定 性 性 状 进 行 每 一

性状群体之间分析表明（表 8），茎色的遗传多样性指

数为 0. 286 5，以绿色占比例最高，为 51. 61%；红色占

比 最 少 ，为 6. 45%。 穗 色 的 遗 传 多 样 性 指 数 为

0. 2765，以 黄 绿 色 占 比 例 最 高 ，为 38. 72％ ；红 色 和 红

绿色占比最少，为 12. 90％。

2. 5　藜麦种质之间的聚类分析

根 据 8 条 ISSR 引 物 扩 增 结 果 的 数 据 统 计 ，利 用

NTSYS 对 31 份藜麦材料的遗传距离进行计算和聚类

分析（图 4）。结果表明，31 份藜麦种质材料之间的遗

传 相 似 系 数 为 0. 63~0. 94。 其 中 遗 传 相 似 性 最 高 的

是 CHLI-12 和 LQ-029，遗 传 相 似 系 数 为 0. 936 5，

说 明 这 两 个 藜 麦 品 种 的 亲 缘 关 系 较 接 近 。 当 遗 传 相

似系数为 0. 63 时，31 份材料可聚为 2 个类群：第 1 类群

共 包 括 29 份 种 质 资 源 ，第 2 类 群 包 括 LQ-020 和

LQ-082 共 2 个种质资源。第二类群茎叶比最大，均

为中熟品种；且说明 LQ-020 和 LQ-082 与其种质间

遗传关系较远，其余 29 份种质间遗传距离较小，遗传

相 似 度 较 高 ，亲 缘 关 系 较 接 近 。 在 遗 传 相 似 系 数 为

0. 72 时，可将 29 份种质资源分成 4 大亚类类群，第 1 大

亚类包括：陇藜 1 号和陇藜 7 号是 2 个已培育品种，这

一 类 群 平 均 茎 粗 值 最 大 ，鲜 干 比 最 小 ，且 均 为 中 熟 材

料（表 4）；第 2 大 亚 类 包 括 ：CHLI-012、LQ-029、

LQ-047、LQ-063、LQ-078、LQ-013、LQ-118、

LQ-159、LQ-169、LQ-127、LQ-148、LQ-119、

LQ-149、LQ-016、LQ-105、LQ-109 共 16 个 种 质

材料，本类群株高值最小，茎粗适中，藜麦适当降低高

度 ，增 加 茎 秆 粗 度 有 利 于 提 高 抗 倒 伏 能 力［24］，这 一 类

群 可 进 一 步 筛 选 为 抗 倒 伏 材 料 ，包 括 早 熟 材 料 、中 熟

材 料 、晚 熟 材 料 ；第 3 大 亚 类 包 括 ：CHLI-006、LQ-
086 共 2 个种质资源，本类群株高、单株产量最大，茎叶

比 最 小 ，包 括 早 熟 材 料 、晚 熟 材 料 ；第 4 大 亚 类 包 括 ：

LQ-173、LQ-175、LQ-182、LQ-223、LQ-241、

LQ-257、LQ-279、LQ-266、LQ-297 共 9 个 种 质

资源，LQ-223 为台湾红藜，本类群鲜干比最大，茎粗

值 最 小 ，多 数 为 中 熟 材 料 ，少 数 为 早 熟 材 料 、晚 熟 材

料 。 第 4 大 亚 类 可 作 为 鲜 喂 、产 量 高 的 材 料 进 行

选育。

表 7　31份藜麦种质遗传多样性参数

Table 7　Genetic diversity of 31 quinoa germplasm resources

等位基因数（Na）

1. 873 0±0. 335 6

有效等位基因数（Ne）

1. 451 5±0. 336 1

Nei’s 基因多样性指数（H）

0. 273 1±0. 169 8

香农信息指数（I）

0. 417 4±0. 230 1

表 8　31份藜麦种质资源茎色、穗色定性性状的遗传多样性分析

Table 8　Genetic diversity analysis of two qualitative traits in 31 quinoa germplasm resources

性状

茎色

穗色

Nei’s 基因多样性指数（H）

0. 2865

0. 2765

频率分布/%
0

0

12. 90

1

6. 45

12. 90

2

12. 91

19. 35

3

29. 03

38. 72

4

51. 61

16. 13

注：茎色 1 为红色，2 为红绿色，3 为黄绿色，4 为绿色；穗色：0 为红色，1 为红绿色，2. 绿色，3 为黄绿色，4 为黄色。

表 9　聚类后 5类藜麦种质的主要农艺性状统计

Table 9　Statistics of major agronomic traits in five groups of quinoa accessions

种质类群

I

I I

III

IV

V

种质数

2

16

2

9

2

株高/cm

180. 85

175. 20

208. 24

176. 71

184. 70

茎粗/mm

20. 45

17. 70

20. 11

17. 17

17. 58

鲜干比

3. 25

3. 42

3. 84

3. 85

3. 30

茎叶比

2. 42

2. 75

2. 14

2. 76

2. 94

单株产量/kg

0. 73

0. 64

0. 96

0. 84

0. 59

        注：第 1 类群包括Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ和Ⅳ亚类，第 2 类群为Ⅴ。
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3　讨论

种质资源是一个物种性状的基因载体，是品种选

育 的 物 质 基 础［23］。 农 艺 性 状 是 描 述 和 鉴 定 牧 草 种 质

资 源 的 重 要 方 法 ，也 是 评 价 牧 草 生 产 性 能 的 重 要 依

据［25］。 本 研 究 中 的 5 个 农 艺 性 状 的 变 异 系 数 范 围 在

14. 41%~70. 26%，均 大 于 10%，说 明 供 试 藜 麦 种 质

之 间 存 在 的 差 异 大 ，资 源 类 型 丰 富 ，有 利 于 特 异 种 质

材 料 的 比 较 和 筛 选［8］。 株 高 最 小 值 为 LQ-109
（108. 70 cm），且产量适中。有研究表明，株高是影响

倒伏的重要因素，适当降低株高是提高倒伏性的有效

措施之一［26］，而甘肃地区种植条件导致植株水分含量

增高，株高攀升，倒伏率大幅提高，最高可达 50%［27］，

但倒伏率还与栽培环境和调控技术相关；该材料有株

高 较 低 的 优 势 ，可 进 一 步 进 行 抗 倒 伏 试 验 ，查 证 倒 伏

率。茎粗最大值为陇藜 1 号（23. 08 mm），该品种作为

已 选 育 品 种 抗 倒 伏 、各 个 农 艺 性 状 良 好［28］，可 作 为 选

育 其 他 种 质 的 依 据 。 鲜 草 产 量 和 干 草 产 量 高 的 饲 草

其生产利用率高，对于饲料生产和选育新品种具有重

要 的 参 考 价 值［29］。 茎 叶 比 和 鲜 干 比 大 小 直 接 影 响 其

适口性和干草品质，与牧草干物质累积程度及利用价

值相关［30］。鲜干比最大为种质 LQ-223（4. 85），晾制

干 草 的 性 能 较 差 ，宜 于 鲜 喂［31］；最 小 为 种 质 LQ-119
（2. 19），晾制干草能力强，干物质含量高，营养物质含

量也高［31］。茎叶比最小为种质 LQ-223（1. 57），茎叶

比 越 小 ，则 其 含 叶 量 越 丰 富 ，粗 蛋 白 、粗 脂 肪 含 量 越

高，牧草适口性及营养品质越高［32］。株高与茎粗呈极

显著正相关，与袁佳红等［8］的研究结果一致。

我 国 多 用 传 统 育 种 方 法 进 行 作 物 育 种 ，通 过 性

状、生化指标来进行鉴定，再进行杂交育种，这种方法

简单，可培育出产量高、抗性好的优良品种，但也有难

以改善的缺点［33］。藜麦引入国内时间较短，研究基础

薄 弱 、品 种 来 源 与 遗 传 背 景 不 明 ，不 利 于 藜 麦 新 品 种

选育与开发。ISSR 分子标记技术为遗传多样性、物种

鉴定等提供了更方便、快捷的方法。本研究中筛选获

得 的 8 条 引 物 ，共 扩 增 出 63 条 条 带 ，其 中 多 态 性 条 带

55 条 ，总 多 态 性 百 分 率 为 87. 30%，高 于 埃 及 Naggar
等［19］的 平 均 多 态 率 61. 83%，低 于 美 国 NCoronado
等［18］的平均多态率 99. 44%。在遗传相似系数为 0. 72
时，可将第 1 类群分为 4 大亚类，LQ-223 为台湾红藜

在第 IV 类群中，这个类群中的其他种质与台湾红藜亲

缘 关 系 非 常 接 近 ，且 本 类 群 的 鲜 干 比 最 大 ，可 作 为 选

育 鲜 喂 的 材 料 进 一 步 选 育 。 胡 一 波 等［34］研 究 提 出 台

湾藜麦材料与南美洲北部藜麦居群关系较近，推测这

些 种 质 可 能 是 从 南 美 洲 引 种 的 藜 麦 改 良 成 现 有 的 品

种。LQ-012 和 LQ-029 遗传相似性约达 94%，可能

存在相近的亲缘关系或来源地。

4　结论

本 研 究 从 31 份 藜 麦 种 质 材 料 中 筛 选 出 5 个 农 艺

性 状 较 好 的 种 质 ，可 进 一 步 研 究 其 营 养 品 质 ，进 行 后

期工作的选育。通过 ISSR 扩增可将 31 份藜麦种质分

为 5 大 类 ，这 31 份 藜 麦 种 质 具 有 较 高 的 遗 传 多 样 性 ，

可为甘肃藜麦种质资源遗传多样性分析、遗传育种等

工作提供理论依据。

图 4　基于 ISSR分子标记的 31份藜麦材料聚类分析

Fig. 4　Cluster analysis of 31 quinoa materials based on ISSR molecular markers
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Abstract：【Objective】 This research was conducted to screen quinoa germplasm of different utilization values in 
arid and semi-arid regions of northwest China and to lay the foundation for the conservation and utilization of quinoa 
germplasm resources.【Method】 Thirty⁃one quinoa germplasm resources collected from Dongxiang County，Linxia，

Gansu Province were analyzed for their agronomic traits. Molecular marker PCR amplification was performed using 
ISSR primers to elucidate their genetic diversity and characteristics.【Result】 The coefficients of variation for the five 
agronomic traits，such as plant height，stem thickness，fresh to dry ratio，stem to leaf ratio and yield per plant，ranged 
from 14. 41% to 63. 30%. Plant height showed a highly significant positive correlation with stem thickness，fresh to 
dry ratio and with yield per plant. Stem thickness was significantly positively correlated with yield per plant and fresh 
to dry ratio. Fresh to dry ratio was highly significantly correlated with yield per plant. Eight ISSR primers with high 
and clear polymorphism were selected and 63 bands were amplified，including 55 polymorphic bands. The ratio of 
polymorphic loci was 83. 70%，the number of effective alleles （Ne） was 1. 451 5，the genetic diversity （H） was 
0. 273 1 and the Shannon information index （I） was 0. 417 4. With a genetic similarity coefficient of 0. 72，the 31 qui⁃
noa germplasm could be classified into five clusters. The first group was the selected longli 1 and longli 7，which have 
good resistance to lodging，and pests and diseases. The second group had low plant height which can be further se⁃
lected as lodging resistant material. The third group had high plant height，high yield per plant，moderate fresh to dry 
ratio and small stem to leaf ratio. This group can be further selected as fresh fodder material. The fourth group had the 
largest fresh to dry ratio and was related to Taiwan Red Quinoa LQ ⁃223. The fifth group had the largest fresh to dry 
ratio and was closely related to Taiwan Red Quinoa LQ⁃223. The fifth group was characterised by the largest stem to 
leaf ratio and medium maturity varieties. 【Conclusion】 The 31 quinoa germplasm resources in this experiment 
showed high genetic diversity，which can provide high-quality materials and scientific basis for quinoa germplasm re⁃
source innovation and genetic breeding.

Key words：Chenopodium quinoa；agronomic traits； genetic diversity； ISSR molecular markers； cluster analysis
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