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小麦A，B和D基因组同源DNA序列在进化过程中的演变研究 
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摘要  选取已定位的大麦lH染色体的STS标记MWG913为引物,在普通小麦(TritiumaestivumL.)及其4个可能的起源
种乌拉尔图小麦(T.urartuT.)、栽培一粒小麦(T.monococcumL.)栽培二粒小麦(T.dicoccumS.)、方穗山羊草
(Ae.squarrosaL.)上特异性扩增。扩增产物克隆测序后对其进行序列分析,由序列差异的程度来确定这几个物种之
间的亲缘关系.实验结果表明,普通小麦(TritiumaestivumL.)的A基因组此段序列和乌拉尔图小麦(T.urartuT.)、
栽培一粒小麦(T.monococcumL.)、栽培二粒小麦(T.dicoccumS.)A基因组此段序列完全相同;普通小麦的D基因组此
段序列与方穗山羊草(Ae.squarrosaL.)也完全相同;普通小麦的B基因组此段序列和栽培二粒小麦B基因组此段序列
有0.61%的差异。研究结果一方面对现有的普通小麦A、B、D基因组起源和进化理论给予了分子水平上的证明,同时
也揭示了同一物种不同的基因组进化速度存在差异。  
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