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0 引言

荞麦为蓼科（Polygonaceae）荞麦属（Fagopyrum）

植物，集营养、保健、医疗于一身，主要有苦荞和甜荞2

个栽培种。多年来，国内外学者曾利用形态学[1-3]、同工

酶[4-6]及分子标记[7-17]等对荞麦遗传多样性进行了研究，

结果发现荞麦资源遗传多样性较为丰富。

目前，对荞麦种子蛋白的研究主要集中在其结构、

组成、制备和功能性质等方面，对荞麦籽粒蛋白进行遗

传多样性的研究报道甚少。蛋白质作为基因的直接稳

定产物，能反映生物DNA组成上的差异，已广泛用于

种质鉴定[18]、种子纯度检验[19]、植物起源与演化研究[20]

和遗传多样性分析[21]。研究荞麦蛋白质的多样性，有

助于对荞麦进行分类鉴定、品质分析和生化分析，对荞

麦的分子遗传改良育种研究具有重大的指导意义。分

析不同荞麦品种籽粒蛋白质组分谱带差异变化，研究

其多态性，能为开拓荞麦潜在食用营养价值以及种质
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栽培荞麦种子醇溶蛋白遗传多样性分析
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摘 要：利用A-PAGE（Acid-polyacrylamide gel electrophoresis）对来源于7个国家的76份栽培荞麦（苦荞

54份，甜荞22份）醇溶蛋白遗传多样性进行评价。结果表明，荞麦醇溶蛋白位点存在丰富的等位变异，

共分离出18条迁移率不同的谱带，每份材料具有6~12条不等，平均9.5条，多态性带占88.89%。材料间

平均遗传相似系数（GS）为0.777，变幅为0.389~1.000。在GS为0.63的水平上，供试材料可聚为苦荞和

甜荞2大类，绝大部分来自于相同或相似生态地理环境的材料聚成一类，表明荞麦醇溶蛋白所揭示的遗

传关系与地理来源有较高的相关性。
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Analysis on Genetic Diversity of Seeds Prolamine in Cultivated Buckwheat
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Abstract: The genetic diversity of prolamine among 76 cultivated buckwheat accessions (54 accessions of
tartary buckwheat, 22 accessions of common buckwheat) from 7 countries were analyzed by A-PAGE. A total
of 18 prolamine bands were separated by electrophoresis. The abundant variations of prolamine were observed,
and 18 prolamine bands were detected, ranging from 6 to 12 bands per accession with the average of 9.5,
among which 88.89% bands were polymorphic. The genetic similarity (GS) varied from 0.389 to 1.000, with the
average of 0.777. The cluster analysis showed that all the accessions could be clustered into two groups at GS
0.63 level: tartary buckwheat and common buckwheat. Moreover, the accessions from the same origin
frequently could be divided into one group, which indicated that there was a significantly positive correlation
between genetic differentiation and geographical habits among the cultivated buckwheat.
Key words: tartary buckwheat (Fagopyrum tataricum); common buckwheat (Fagopyrum esculentum);
prolamine; genetic diversity; cluster analysis; A-PAGE



中国农学通报 http://www.casb.org.cn

鉴定和优化提供基础资料。因此，本研究拟采用

A-PAGE技术，对来自7个不同国家的栽培荞麦进行醇

溶蛋白遗传多样性分析，探讨甜荞和苦荞醇溶蛋白谱

带差异，以期为荞麦品种鉴定、遗传育种及群体遗传结

构提供理论依据。

1 材料与方法

1.1 材料

供试材料为来自7个国家的76份栽培荞麦（苦荞

54份；甜荞 22份），见表 1。其中，56份由美国种质资

源 库（Germplasm Resources Information Network，

GRIN）Dr. Croston惠赠，‘川荞 1号’、‘川荞 2号’、‘西

荞 1号’、‘九江苦荞’、TBX 005和TBX 006由西昌学

院科技处王安虎老师提供，TBX 009、CBX 001由西藏

农科所刘仁建提供，其余为自己收集。

1.2 方法

根据 ISTA 1986年颁布的A-PAGE (pH3.1)电泳程

表1 供试材料编号及来源

种

苦荞

甜荞

来源地

不丹

中国

墨西哥

尼泊尔

美国

不丹

中国

尼泊尔

俄罗斯

美国

津巴布韦

材料编号/名称

PI 481645，PI 481646，PI 481647，PI 481648，PI 481649，PI 481650，PI 481651，PI 481652，PI 481653，PI 481654，

PI 481655，PI 481656，PI 481658，PI 481660，PI 481661，PI 481644，PI 481662，PI 481663，PI 481664，PI 481665，

PI 481666，PI 481667，PI 481668，PI 481669，PI 481671，PI 481672，PI 481673，PI 481674，PI 481675

川荞1号，川荞2号，西荞1号，九江苦荞，TBX 001，TBX 002，TBX 003，TBX 004，TBX 005，TBX 006，TBX 007，

TBX 008，TBX 009，TBX 010，TBX 011，TBX 012，TBX 013

PI 451723

PI 427235，PI 427237，PI 427238，PI 427239

PI 199769，PI 476852，PI 503879

PI 481628，PI 481629，PI 481630，PI 481632，PI 481635，PI 481637，PI 481638，PI 481639，PI 481642，PI 481643

CBX 001，CBX 002，CBX 003

PI 427236

PI 280831，PI 280832，PI 633689

PI 600909，G 24776

PI 482595，PI 482596，PI 482597

材料数

29

17

1

4

3

10

3

1

3

2

3

注：PI编号的材料为GRIN 提供，TBX、CBX编号的材料为中国的材料，下同。

序（稍加改进）分析荞麦醇溶蛋白。每份材料取单粒种

子称重，用样品钳夹碎，放入0.5 mL离心管中，按1 mg

加 2 μL的比例加入样品提取液（含 2-氯乙醇 25%，甲

基绿 0.05%，巯基乙醇 1%），室温浸提过夜，加样前

10000 r/min离心 10 min，取上清液加样。采用连续分

离系统，电泳仪为Bio-Rad公司的PROTEANⅡXiell型

电泳槽。电泳条件为恒压 300 V，额定电流 18 mA，电

泳时间为前沿指示剂甲基绿迁移至板底为止。电泳结

束后，每块胶用染色液（含 1%考马斯亮兰 5 mL，10%

三氯乙醇200 mL）染色过夜，7%冰乙酸脱色并保存结

果，拍照，统计。

每份材料取 2~3粒种子进行重复试验，另随机抽

取4份材料，每份材料取10粒种子分别处理，重复试验

以检验其电泳条带是否一致。由于来自不丹的 PI

253529和中国的CBX 001的醇溶蛋白条带多，且较清

晰，故以这2份材料作对照。

1.3 统计分析

按条带有无对每份材料进行统计，条带存在时赋

值为 1，否则为 0。遗传相似系数（genetic similarity，

GS）按Nei[22]的方法：GS＝2Nij/(Ni+Nj)，其中Ni为材料 i

出现的条带数，Nj为材料 j出现的条带数。Nij为材料 i

和 j共有的条带数。利用GS按不加权成对群算术平

均法（UPGMA）进行聚类分析。统计分析采用

NTSYS-pc2.1软件。

2 结果与分析

2.1 供试材料醇溶蛋白的多态性

各重复间的电泳图谱，除个别极弱谱带（未统计）

外均表现一致。图 1为部分材料的醇溶蛋白电泳图

谱。试验结果表明，76份供试材料醇溶蛋白电泳图谱

表现出较大遗传变异，表现在各材料间电泳图谱带型

上具有数量、位置和染色深浅不同的带纹。76份材料

共出现了 18条谱带（多态性带占 88.89%）、32种醇溶

蛋白带型，可见栽培荞麦醇溶蛋白位点存在着较为丰

富的遗传变异。每份材料可分离出谱带数目的变幅为

6~12条，平均 9.5条。根据迁移率的不同可将电泳谱

带分为 2区域，集中在图谱上端的谱带为慢速电泳区

·· 68



杨玉霞等：栽培荞麦种子醇溶蛋白遗传多样性分析

 

A

PI 481635
�

PI 481639�

PI 481643�

PI 482597�

PI 503879
�

PI 482595�

G
 24776�

PI 633689
�

TB
X
 008�

TBX
 009

�

C
B
X 002

�

 C
BX
 003

�

 T
B
X 010�

   TB
X
 011�

TB
X
 012�

TB
X 013�

PI 476852�

PI 481635�

C
BX
 001�

PI 481630�

B

图1 部分材料的醇溶蛋白图谱

（A区），共3条谱带；集中在图谱下端的为快速电泳区

（B区），共15条谱带。

2.2 供试材料醇溶蛋白遗传相似性分析

76份供试材料醇溶蛋白遗传相似系数GS值变异

范围在0.389~1.000之间，平均为0.777，进一步说明供

试材料醇溶蛋白具有丰富的遗传多样性。其中，苦荞

和甜荞变异范围分别为 0.667~1.000、0.389~0.944，其

平均值分别为 0.886、0.681。苦荞和甜荞种间遗传相

似系数为 0.664，表明栽培荞麦种间遗传差异较大，且

甜荞种内遗传差异比苦荞的大。苦荞和甜荞各国内和

国间间平均遗传相似系数列于表2（墨西哥苦荞、尼泊

尔甜荞仅1份，未列出）。从表2中可以看出，苦荞不同

国家内遗传相似系数变幅为 0.815~0.935，平均值

0.883。来自美国的苦荞遗传多样性水平相对较高，

GS 平均值 0.815，而来自尼泊尔的则相对较低，平均

GS值 0.935。不同国家间的平均GS值为 0.878，变异

范围为0.852~0.928。不丹与尼泊尔苦荞间GS值最高

（0.928），表明这两国间苦荞材料亲缘关系最近。不丹

和美国间GS值为 0.852，表明不丹和美国间苦荞材料

的亲缘关系最远。此外，比较不同国家内和国家间间

的GS值还可以发现，不同国家间的平均GS值低于国

家内的平均GS值，说明苦荞国家间遗传多样性大于

国家内遗传多样性。

不同国家内和国家间甜荞醇溶蛋白遗传相似系数

苦荞

不丹

中国

尼泊尔

美国

不丹

0.913

0.873

0.928

0.852

中国

0.868

0.883

0.857

尼泊尔

0.935

0.875

美国

0.815

甜荞

不丹

中国

俄罗斯

美国

津巴布韦

不丹

0.756

0.600

0.711

0.728

0.681

中国

0.741

0.599

0.667

0.574

俄罗斯

0.593

0.741

0.593

美国

0.778

0.685

津巴布韦

0.778

表2 不同国家内和国家间栽培荞麦醇溶蛋白遗传相似系数平均值

和苦荞类似。甜荞各国内遗传相似系数变幅为0.593~

0.778，平均值0.729。俄罗斯的甜荞遗传差异最大，中

国的次之，美国和津巴布韦的遗传差异最小。各国间

的平均GS值为 0.658，变异范围为 0.574~0.741。美国

与俄罗斯甜荞间的GS值最高为 0.741，表明这两国间

甜荞材料亲缘关系最近。津巴布韦和中国甜荞的遗传

差异最大，GS 值为 0.574，表明这国间的亲缘关系最

远。甜荞国与国间的平均GS值低于国内的平均GS

值，说明甜荞国与国间遗传多样性大于国内遗传多样

性。

2.3 聚类分析

采用 UPGMA 法对供试材料进行聚类分析（图

2）。可以看出，在GS为 0.63水平上所有材料明显分

为苦荞和甜荞 2 大类。第Ⅰ类由 PI 481645、PI

481675、TBX 013等54份苦荞和PI 280831等5份甜荞

组成。这1大类进一步分为3个亚类：Ⅰa包括了所有

的苦荞及来自俄罗斯的PI 280831、美国的G 24776等

2 份甜荞；Ⅰ b 由中国的 CBX 003 和尼泊尔的 PI

A

B
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427236等 2份甜荞组成；来自中国的甜荞CBX 001和

CBX 002 组成亚类Ⅰ c。第Ⅱ类由 PI 481635、PI

481637等 16份甜荞组成，可分为 2个亚类：来自津巴

布韦的 3份甜荞聚为Ⅱb，其余的 13份聚为Ⅱa。从图

2可知，绝大多数来源相同的材料能聚在一起，表明聚

类结果与地理来源有密切的关系。同时，材料间遗传

相似程度大小在不同的来源地有所不同，例如不丹的

材料在聚类图上排列较为集中，而中国、美国、尼泊尔

等国材料则比较分散，这与根据来源地分析遗传相似

性的结果相一致。

PI 481645 不丹
PI 481675 不丹
西荞1号 中国
九江苦荞 中国
PI 427239 尼泊尔
PI 481653 不丹
PI 481654 不丹
PI 481660 不丹
PI 481644 不丹
川荞1号 中国
川荞2号 中国
TBX 006 中国
TBX 007 中国
PI 427235 尼泊尔
PI 481662 不丹
PI 481663 不丹
PI 481666 不丹
TBX 010 中国
PI 481646 不丹
PI 481647 不丹
PI 280831 俄罗斯
PI 481665 不丹
G 24776 美国
PI 481648 不丹
PI 481650 不丹
PI 481651 不丹
PI 481652 不丹
PI 481655 不丹
PI 481656 不丹
PI 481658 不丹
PI 481661 不丹
PI 481671 不丹
PI 481672 不丹
PI 481673 不丹
TBX 003 中国
PI 427237 尼泊尔
PI 427238 尼泊尔
PI 481667 不丹
PI 481668 不丹
PI 481669 不丹
PI 481674 不丹
TBX 002 中国
TBX 001 中国
TBX 004 中国
TBX 005 中国
PI 199769 美国
PI 476852 美国
PI 481649 不丹
PI 503879 美国
PI 451723 墨西哥
PI 481664 不丹
TBX 008 中国
TBX 009 中国
TBX 011 中国
TBX 012 中国
TBX 013 中国
CBX 003 中国
PI 427236 尼泊尔
CBX 001 中国
CBX 002 中国
PI 481635 不丹
PI 481637 不丹
PI 481638 不丹
PI 481642 不丹
PI 481628 不丹
PI 481629 不丹
PI 280832 俄罗斯
PI 600909 美国
PI 633689 俄罗斯
PI 481630 不丹
PI 481632 不丹
PI 481643 不丹
PI 481639 不丹
PI 482595 津巴布韦
PI 482596 津巴布韦
PI 482597 津巴布韦

Ⅱb

Ⅱa

Ⅱ

I
Ib

I

0.63 0.73 0.82 0.91 1.00

Coefficient

I

图2 76份栽培荞麦基于醇溶蛋白的聚类图

3 结论与讨论

本研究利用A-PAGE对 76份来自不同国家的栽

培荞麦进行分析。结果表明，供试材料醇溶蛋白电泳

图谱差异较大，遗传多样性较为丰富，进一步证实可将

醇溶蛋白带型作为荞麦资源遗传多样性评价的工具之

一。但部分材料尚未能完全区分开，因此还需结合其

他手段，如分子标记等作进一步分析。

前人对苦荞和甜荞遗传差异的研究结果不尽相

同。王转花等[4]研究发现，苦荞EST同工酶种内差异

明显，甜荞种内差异较小。Wang等[23]研究表明，甜荞
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的等位同工酶变异率大于苦荞，而赵佐成等[8,14-15]发现

栽培苦荞麦的遗传多样性较低。本研究表明，栽培荞

麦种间差异较大，且甜荞种内的遗传变异比苦荞的大，

这与Zeller等[24]的研究结果相近。甜荞属异花授粉作

物，而苦荞属严格自花授粉作物，这可能是导致蛋白质

谱带表现迥异的主要原因。大量资料表明，世界各国

的栽培荞麦由中国传入，且荞麦从起源地（中国）传播

有 2条路线，一条是从中国南方→中国北方→朝鲜半

岛→日本；另一条是从中国西藏→不丹→尼泊尔→克

什米尔→波兰[7]。本研究中来自中国和不丹、尼泊尔

的材料绝大部分聚集在一起，这为荞麦的传播路线提

供了又一佐证。

本研究发现，相同或相似地理来源的部分材料首

先聚在一起，醇溶蛋白与地理环境有较高的相关性，这

与Sharma等[12]的结果相似。另一方面，来源不同的材

料间遗传差异较大，中国、不丹等国的材料遗传变异更

为丰富，这可能是与其具有悠久的荞麦栽培历史、形成

了荞麦多样性中心有关。
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