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华南沿海4个地理群体江蓠的遗传变异分析

苏天凤，张汉华，吴进锋
(中国水产科学研究院南海水产研究所，广东广州510300)

摘要：利用IssR标记技术对江蓠属的2个种细基江蓠繁枝变种(Gn∞池r泌￡enn如咖沈把)和龙须菜(Gn”iz。r泌

fe”m船扣m厶)的遗传变异进行了研究。所用的细基江蓠繁枝变种材料分别来自粤东(6株)、粤西(3株)、北

部湾(3株)及海南岛(5株)，龙须菜来自汕头南澳岛。用6条IssR引物进行筛选，有5条可扩增出清晰可辩

条带。这5条引物共扩增72条带，其中53条(73．61％)表现出多态性。根据Nei等的遗传相似性系数进行分

析，结果表明：除海南种群外，同一种群中株问相似性达1．000，无任何变异；海南种群各株间相似性在0．899

～1．000之间。4个地理群体的细基江蓠繁枝变种的相似系数在0．7955～0．8764之间，北部湾与粤东的江蓠细基

繁枝变种的相似性最高(．s为0．8764)，北部湾与粤西的细基江蓠繁枝变种相似性最低(．s为0．7955)。龙须菜

与细基江蓠繁枝变种2种间的遗传距离为0．4630。
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Analysis on genetic diVersity of four geographical populations of sea
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Abstract： ISSR technique was used to investigate the genetic diversity of the 2锨池r施以gae，including 1 strain￡如mnne扣rm蠡
fiom Nanao Island and 17 strains G．￡en“括t咖i￡o把var．Zi越，which came from west Guangdo。唱waters (3 s俩ns)， east Guangdong wa·

ter(6 stmins)，Beibu Gulf(3 strains)and Hainai Island(5 strains) ． 0f tlle 6 ISSR primers screened，5 primers could pmduce

clear bands．A total of 72 baIlds were枷plified and 57(79．17％)revealed polymorphism．The data were used to genemte Nei’s simi-

larity coemcient(S)．The results showed：besides tlle population of Hain粕，there wasn’t any genetic diversity in individuals inter—

population because tIleir genetic similarity were aU 1．000，the genetic similarity of population 0f Hainan was among O．899～1．000．

7111e genetic similarity were 0．7955～O．8764锄ong tIle four geogmphical populations of G．把nu蠡￡咖ito把．The maximum similarity oc—

cuⅡed between Beibu Gulf aIld East Guan酮ong waters (5=0．8764)． 111e genetic distance between G．如m口聊扣珊括 and

GJ￡e几Ⅱ蠡f咖iz口￡口was O．4630．
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江蓠属暖水性红藻类，大多数为一年生，分布于温带、

亚热带和热带海域。细基江蓠繁枝变种为多年生，一年四季

均能生长，分布在低潮线以下的水域中，是我国华南沿海大

面积栽培的对象，其鲜品可鲍养殖的饲料，于品用于提取藻

胶。龙须菜多生长在潮间带下部沙沼中到潮下带，是提取琼

脂的优良原料。
、

在真核生物基因组中均存在着由1—4个碱基对组成的

简单重复序列(simple sequence repeat，ssR)。简单序列重复

区间扩增多态性(inter-simple seqllence repeat，ISSR)是由

zietl【iewicz等¨1于1994年创建的、在ssR基础上发展起来的

一种分子标记。它的生物学基础仍然是基因组中存在的

ssR。ISSR标记根据生物广泛存在ssR的特点，利用基因组

中常出现的ssR本身设计引物，无需预先克隆和测序，DNA

用量少，技术要求低，成本低廉。相对于随机引物扩增多态

性(RAPD)技术，ISSR则具有更好的稳定性和可重复性，

可以提供更为可靠的遗传信息。其在植物领域中已经广泛用

于重要的农作物如水稻、小麦和大豆等的品系鉴定、遗传作

图、基因定位及遗传多样性分析等旧。4o。但在藻类分析研究

中并不多见，本文利用IssR技术主要对华南沿海的常见细

基江蓠繁枝变种和龙须菜遗传变异进行了初步研究。

扩增。

1．2．2 ISSR的PCR扩增 ISSR引物由原上海博亚生物技

术有限公司合成，其序列见表1。用于PcR反应的试剂购自

宝生物工程(大连)有限公司。PcR反应在德国BIo—Me溉

T1 rI’Ilennoc弦ler PCR仪上进行。PCR反应总体积为50灿，

其中10×Ex 7I铀Bu任br 5 pL，Ex Taq polyme瑚e O．3吵L(1．5

u)，dNTP(2．5姗ol·L-1)4 pL，10 pmol·灿L-1弓I物2斗L，
1汕模板DNA，其余为灭菌蒸馏水。扩增条件为：94℃预

变性5 min，之后进行32个循环(94℃50 8，48℃2 min，

72cC 2 min)，引物P4和P6的复性温度为50qC，最后72℃

延伸7 min。

1．2．3 IsSR产物的检测 扩增产物经1．5％TAE琼脂糖

凝胶中电泳，在英国syngene公司的GenGenius全自动凝胶

成像分析系统照像。

1．2．4数据分析 统计IssR扩增条带的有无，强带和可

重复出现的弱带记为1，否则为0。采用Nei等的计算法s=

2虬／(札+M)计算两两材料间的相似性系数(simil枷ty
coemcient)，其中以，为材料省和y共有的条带，M和虬分

别为材料茁和)，各自的条带数"j。P为遗传距离，按公式P

=l—s计算。

1材料和方法 2结果与讨论

1．1研究材料

研究所用的材料分别来自粤东(yd，6株)、粤西(yx，

3株)、北部湾(bb，3株)及海南岛(hn，5株)的大鱼

港，龙须菜来自汕头南澳岛(st，1株)。带回实验室后先在

自来水下清洗，后在蒸馏水中清洗，稍干即在解剖镜下观察

以确定没有其它微藻。

1．2方法

1．2．1 基因组DNA的提取 采用杭州维特洁生物技术有

限公司生产的动／植物组织细胞基因组DNA小量纯化试剂

盒，按照说明提取基因组DNA，所获DNA稀释10倍后用于

2．1基因组DNA扩增结果

所用6条引物分别来自龙须菜怕o、串珠藻眈￡脚‰鹏r-
mⅡm 60，)伽啪的IssR序列¨1以及江蓠G．groc以蠡的ssR序

列"J。除1条引物扩增带模糊未扩增出条带外，其它引物扩

增带清晰。由于5条引物在除海南岛外种群中扩增情况完全

相同，因此将各个种群的DNA混合后扩增，扩增情况见表1。

从引物P1扩增电泳(图1)可知PcR扩增条带大小在

0．30—3．0 kb之间。不同引物在所有材料中的扩增条带总数

不同，5条引物的扩增条带总数从3条到21条不等。引物

P1扩增条数最多，其次为P3，最少为P4。

表l引物序列及扩增结果

Tab．1 The鲫qu嗍and卸童plilied唧Its of5 prilners
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图1引物P1(左)和P2(右)的扩增图谱

0．空白对照；M．DNA标记

Fi莓1 Amplified baIlds of primer P1(1eft)a11d P2(Tight)

．

O． blank contr8st；M． DNA marker

2．2数据分析结果

根据p=多态性扩增片段数／扩增片段总数，计算出5

份材料间的多态性位点比例为73．6l％，其相似性系数及相

对遗传距离见表2。

数字矩阵对角线下的数据表示遗传距离，数字矩阵对

角线上的数据表示遗传相似性系数。将此结果用NJ方法进

行处理，得到图2所示的聚类结果。

表2 5种江蓠材料间的遗传相似性系数和相对遗传距离

Tab．2 Ge鹏Hc simil棚ty indi嘲蛐d鹏hⅡve妒m墩舢I195国触

bb

yd

yy

hn

st

O．20 O．15 O．10 6．05’ O．00

。

图2用NJ法构建的5种江蓠亲缘关系图

Fi昏2 Relationships锄ong 5 6概i缸，。沁based on T叮methods

3讨论‘ 篓黧桑篡雾黧篙慧笔罢晶裟翼
本实验利用IssR技术对细基江蓠繁枝变种种内及不同 体间的遗传变异较大，遗传变异最大的发生在北部湾与粤

地理种群间与龙须菜的遗传变异进行了研究，发现除海南 西群体之间，P值达O·2145。据葛颂等引用的文章，认为
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以无性繁殖为主的植物由于每个无性集群在大部分位点上

都是纯合的，形态变异也很小，因此遗传多样性水平较低，

但不同的无性集群之间都有很大或明显的差异，这是因为

遗传变异分布在无性集群之间一1，本文的结论与之十分相

符，也与以下等人的研究结果相符。徐涤等¨驯利用RAPD

技术对条斑紫菜(Po甲^俨归e瑚蠡)和坛紫菜
(P．耽i把舵凇括)的遗传变异进行研究，认为青岛海区的野

生条斑紫菜品系与日本的养殖品系之间的遗传距离甚至大

于与坛紫菜养殖品系之间的遗传距离，据此认为地理环境

会造成紫菜的遗传差异。杨锐等¨¨也认为不同的环境因素

是造成坛紫菜遗传变异的主要因素。据本实验的研究结果

也可以得出造成细基江蓠繁枝变种遗传差异最主要的因素

是地理环境。分析海南种群较其它种群具有较高的遗传多

样性的原因，极有可能是因为海南岛较其它地方高温的缘

故。在热带，高温使得生物的生殖力增高，突变率亦增多，

因而生物种类和生物遗传多样性增加。苏天凤等¨21利用

RAPD技术研究发现海南的合浦珠母贝种群高于其它地理

种群的遗传多样性。刘必谦等¨列认为温度是造成牡蛎种群

遗传多样性的主要原因，但卫明¨4o等在利用控制区序列分

析环境因子对大石鸡种群遗传结构的影响时认为大石鸡种

群遗传变异与年平均气温负相关，说明随环境温度的升高

大石鸡种群遗传多样性反而下降。认为这与大石鸡的起源

有关，大石鸡起源于柴达木盆地，适于在年平均气温只有2

～4℃生活，因此物种的遗传多样性与温度正相关否还与物

种本身的起源环境有关。
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