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摘要 :采用 ISSR标记技术对麻竹种内杂交子代的遗传变异开展研究。从 50个引物中筛选出的 9个重复性高、

扩增效果好的引物 ,对 22个杂种家系的样本进行扩增。结果表明 ,家系间的基因多样度 (He)和 Shannon多样

性指数分别是 0. 365 5和 0. 544 2。22个家系间遗传相似系数值变化为 0. 395 3～0. 790 7,平均为 0. 613 0;遗

传距离变化为 0. 234 8～0. 928,平均为 0. 499 6,杂种群体的遗传多样性明显高于以无性繁殖为主的天然或栽

培群体。
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　　Abstract: The genetic variation of hybrid descendants of D end roca lam us la tif lorus was analyzed by using

ISSR. 9 ISSR p rimerswith high polymorphic and clear bands were utilized for testing the genetic variance of 22

hybrid fam ilies. The results demonstrated that Nei’s gene diversity (He) and Shannon’s information index

were 0. 365 5 and 0. 544 2 at the species level respectively. Genetic sim ilarity coefficient ranged from 0. 395 3

to 0. 790 7 and genetic distance ranged from 0. 234 8 to 0. 928 in those fam ily populations. The mean of ge2
netic sim ilarity coefficient and genetic distance were 0. 613 0 and 0. 499 6 respectively, which has p roved that

the hybrid population has a higher genetic diversity than natural or cultivated population by asexual p ropaga2
tion.
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长期以来 ,由于多数竹种为多年生一次性开花植物 ,很少有通过杂交手段对竹子进行遗传改良的研

究。部分丛生竹种具有零星开花 ,但不会造成整片竹林全部死亡的特性 ,这为开展竹子杂交提供了机

会。麻竹 (D endroca lam us la tif lorus)是我国南亚热带地区重要的大型丛生竹 ,优良的笋材两用竹种 ,属牡

竹属 (D endroca lam us) ,麻竹亚属 (Subgen. sinoca lam us)。长期的无性繁殖 ,特别是在栽培中仅有少数优

收稿日期 : 2010 - 01 - 08　　修回日期 : 2010 - 01 - 21

基金项目 :国际热带木材组织 ( ITTO)合作项目 [ PD10 /00. REV. 2 ( I, F) ]资助

作者简介 :杨秀艳 (1973 - ) ,女 ,博士 ,主要从事林木遗传育种研究 ; 3 通讯作者 :傅懋毅 ,博士生导师 ,研究员 , E -

　　　　　　 mail: fumy1@163. net。



第 2期 杨秀艳等 :麻竹种内杂交子代遗传变异的 ISSR分析

良无性系得到推广应用 ,使麻竹栽培群体的遗传基础日益狭窄 ,出现品质退化等问题 ,生产上急需开展

对这一竹种的遗传改良。张光楚等 [ 1 - 2 ]曾利用该竹种与撑篙竹 (B am busa pervariabilis)、青皮竹 (B. tex ti2
lis)、吊丝竹 (D. m inor)、版纳甜龙竹 (D. ham ilton ii)等竹种进行杂交 ,杂交种的表型特征和解剖学特性

均产生了丰富的变异。邢新婷等 [ 3 - 4 ]用野外零星开花麻竹 ,开展种内人工杂交获得了不同产地麻竹的

种内杂交子代 ,并对子代苗的生长节律、出笋量、竹高和地径的变异进行了调查分析 ,发现家系间存在明

显差异。以往这些竹子杂交后代的变异分析均从表型性状入手 ,但由于表型性状受到遗传和环境因素

的共同影响 ,从而使对杂种遗传变异的检测受到一定的限制。

W illiam s
[ 5 ]开创了利用人工合成的短核苷酸引物经 PCR扩增进行基因组 DNA多态性分析的方法 ,

使人们可以从 DNA分子水平检测植物遗传变异情况。 ISSR ( inter - simp le sequence repeat)是由 Zeitk2
iewicz

[ 6 ]创建的一种简单重复区间扩增多态性分子标记 ,目前已被广泛用于植物遗传多样性分析 [ 7 ]、品

种鉴定 [ 8 ]、遗传作图 [ 9 ]等方面。本文利用 ISSR分子标记对麻竹种内杂交后代的遗传变异进行检测 ,从

DNA分子水平评估杂种后代群体的遗传多样性 ,期望为今后开展竹子杂交品种的分子检测和分子辅助

育种提供理论基础。

1　材料和方法

1. 1　试验材料

试验材料为 2001年秋至 2002年春通过人工控制授粉获得的麻竹种内杂交子代。遗传设计采用全

双列杂交 ,但由于未得到种子或数量太少造成较多杂交组合缺失。杂交子代田间试验采用随机完全区

组 , 4次重复 , 2株小区。参试材料的亲本及编号见表 1。2006年 5月 ,采集上述杂交子代 22个家系完

全展开的新鲜叶片 ,迅速置于装有硅胶的可封口塑料袋中 ,使叶片迅速干燥 ,然后将袋口密封带回实验

室备用。
表 1　参试材料及其亲本情况

Tab. 1　Hybr id fam ilies in curren t research and the ir paren ts

家系

Fam ily

亲本 Parent

母本 Female parent 父本 Male parent

家系

Fam ily

亲本 Parent

母本 Female parent 父本 Male parent

HM01 JD2 - 1 WC1 HM14 JD5 - 1 JD

HM03 JD4 - 2 HK1 HM17 HK1 - 1 JD2

HM04 JD4 - 1 HK1 HM18 HK1 - 4 JD3

HM05 JD5 - 1 HK2 HM19 HK1 - 2 JD7

HM06 JD5 - 1 HK3 HM21 TL1 - 2 JD3

HM07 JD6 - 1 YT HM22 HK3 - 1 SB2

HM08 JD7 - 1 SB2 HM24 QK1 - 3 HK1

HM09 JD7 - 3 WC3 HM25 SB2 - 2 WC1

HM10 JD3 - 4 HK1 HM26 SB2 - 3 JD7

HM11 JD1 - 2 TL HM27 WC3 - 2 JD2

HM13 JD6 - 2 HK2 HM29 JD3 - 1 3

　　“3 ”表示父本不详。JD—荆都 ,WC—五川 , SB—三卞 , HK—后坑 , YT—雁塔 , TL—天岺 , QK—桥坑。

“3 ”rep resent the father of the hybrid is unknown. JD,WC, SB, HK , YT, TL and QK are the first letters of J ingdu, W u2
chuan, Sanbian, Houkeng, Yanta, Tianling and Q iaokeng, the names of five local spots.

1. 2　基因组 DNA的提取

采用 CTAB法 [ 10 ]略加改动提取麻竹基因组 DNA。提取的 DNA用日本岛津 UV - 2401紫外分光光

度计做纯度及浓度检测 , OD260 /OD280比值为 1. 56～1. 94,并用质量分数为 10 g/L琼脂糖凝胶电泳进行

检测其质量 ,确定可用于 ISSR - PCR扩增。
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1. 3　 ISSR分析

首先用 1个麻竹杂种家系 DNA模板在 50个 ISSR引物中进行初筛 ,选出有扩增条带且清晰的引

物 ,再用 4个不同杂种家系 DNA模板进行复筛 ,最终选出 9个扩增条带清晰 ,重复性好的 ISSR引物用

于麻竹种内杂交子代遗传变异的检测分析。引物序列参照加拿大哥伦比亚大学 (UBC)提供的序列 ,由

Gen Scrip t Corp. 合成 (表 1)。

PCR反应在 PC9600扩增仪上进行 , PCR反应体系总体积 20μL,包括 :基因组 DNA模板 20 ng左

右 ; 1 ×PCR buffer 2μL; 0. 25 mmoL dNTP,引物浓度为 0. 2μmoL, 1. 5 mmoL MgCl2 ; 1U Taq聚合酶

[ TaKaRa (大连 )公司 ];用 ddH2 O 补充至 20μL。 ISSR - PCR扩增反应条件为 : 94 ℃预变性 5 m in;

94 ℃变性 45 s,退火 45 s(退火温度根据每个引物的 Tm 值而定 ) , 72 ℃延伸 1 m in, 35个循环 ; 72 ℃延

伸 6 m in;最后扩增产物在 4 ℃保存。PCR扩增产物用质量分数为 15 g/L琼脂糖凝胶电泳分离后 ,经

0. 5μg/mL溴化乙锭 ( ethidium brom ide)染色 ,用上海复日 FR - 200A全自动紫外与可见分析装置拍照

记录。扩增片断分子量大小用 DL 2 000 bp DNA Ladder(华美生物工程公司 )估算。

1. 4　数据分析

将 ISSR扩增产物每个条带视为 1个等位基因 ,清晰、重复性好、分辨率高的条带用于分析 ,按条带

的有或无分别记为 1或 0,即扩增阳性为 1,扩增阴性为 0,形成原始数据矩阵。利用系统分析软件 Pop2
gene32 (Version 1. 31)计算不同家系间的遗传相似系数、基因多样度 (Nei’s gene diversity) [ 11 ]、Shannon’

s信息指数、总体基因多样性 (H t)等。并用 UPGMA法进行聚类分析。

按 Nei等 [ 12 ]的方法计算样品间的遗传相似系数 I: I = 2 ×m xy / (m x +m y ) ,其中 , m x , m y 为 2个样品

间各自的总扩增带数 ; m xy为 2个样品间共有的扩增带数。根据 I求出样品间的遗传距离 D, D = - ln I。
表 2　 ISSR引物、扩增条件及多态性

Tab. 2　Pr im ers, am plif ica tion cond ition s and polym orph ism of ISSR markers

引物

Primer

序列

Sequence (5’- 3’)

退火温度 /℃

Annealing

temperature

扩增谱带数

Number of

amp lified bands

多态谱带数

Number of

polymorphic bands

多态性谱带百分比

/% Percent of

polymorphic bands

U808 AGA GAG AGA GAG AGA GC 50 6 6 100

U812 GAG AGA GAG AGA GAG AA 48 4 4 100

U825 ACA CAC ACA CAC ACA CT 50 6 5 83. 3

U827 ACA CAC ACA CAC ACA CG 50 6 5 83. 3

U834 AGA GAG AGA GAG AGA GYT 48 6 5 83. 3

U835 AGA GAG AGA GAG AGA GYC 50 6 4 66. 7

U842 GAG AGA GAG AGA GAG AYG 52 7 6 85. 7

U844 CTC TCT CTC TCT CTC TRC 50 3 3 100

U857 ACA CAC ACA CAC ACA CYG 48 8 6 75

平均 Mean 5. 8 4. 89 84. 62

2　结果与分析

2. 1　 ISSR多态性

在麻竹种内 22个家系样本中 , 9个 ISSR引物共扩增出 52条清晰、重复性好的谱带 ,分子量为 500

～2 000 bp。其中有 44条为多态 , 8条为各家系所共有。不同引物扩增条带数 3～8条不等 ,平均每个

引物扩增出 5. 8条谱条 ,多态谱带比率 ( PPB )为 84. 62% ,平均每个 ISSR引物可获得 4. 89条多态谱带。

由所选出的 9个引物扩增结果来看 ,含 (AC ) n、(AG) n、(GA ) n 核苷酸重复序列的引物扩增重复性

好 ,多态性高 ,适于竹子遗传多样性分析 ,这与在小麦 [ 8 ]、水稻 [ 13 ]等植物的研究结果相似。

2. 2　麻竹种内杂交子代遗传多样性

遗传多样度和香农 ( Shannon)信息指数是衡量生物遗传多样性的两个重要指标。基于 ISSR引物所

·023·



第 2期 杨秀艳等 :麻竹种内杂交子代遗传变异的 ISSR分析

HM01～25代表部分麻竹种内杂交家系 ,M为 Marker(DL 2 000)

Lane rep resent part of hybrid fam ilies, M is a DNA marker (DL 2 000)

图 1　引物 U844对部分杂交家系的扩增电泳图谱

Fig. 1　Electrophoretic pattern amp lified using p rimer U844 for part of hybrid fam ilies

图 2　基于 ISSR标记的 22个麻竹种内杂种家系 UPGMA聚类图

Fig. 2　Dendrogram obtained by UPGMA for 22 hybrid fam ilies

of D. latif lorus based on ISSR markers

揭示的多态性 ,计算得到麻竹种内杂交子代群体的遗传多样性情况 ,杂交子代家系间的平均基因多样度

(He)和 Shannon多样性指数分别是 0. 365 5和 0. 544 2,表明杂交子代群体的遗传多样性较高 ,存在丰

富的遗传变异 ,这与从表型性状层次的分析是一致的 [ 4 ]。
表 3　22个麻竹种内杂交家系的遗传多样性评估

Tab. 3　Genetic d iversities estima tes for 22 hybr id fam ilies of D. la tif lorus

指标

Index

有效等位基因数 (N e)

Effective number of alleles

期望杂合度

(He) Nei’s gene diversity

Shannon表型指数 ( I)

Shannon’s information index

总体基因多样性 (H t)

Total gene divesity

平均值 Mean 1. 627 5 0. 365 5 0. 544 2 0. 357 1

标准差 St. Dev 0. 285 2 0. 118 8 0. 138 2 0. 015 7

2. 3　基于 ISSR标记的遗传相似性分

析与聚类分析

根据 ISSR引物扩增出的条带 ,按

Nei的公式 ,计算出 22个麻竹家系间

的遗传相似系数和遗传距离 (表 3)。

供试材料间的遗传相似系数变化为

0. 395 3～0. 790 7,平均为 0. 613 0;

家系间的遗传距离变化为 0. 234 8～

0. 928,平均为 0. 499 6。其中 HM09

和 HM22两个家系的遗传相似度最高

(0. 790 7) ,亲缘关系最近 ; HM10和

HM21的遗传相似度最小 (0. 395 3) ,

亲缘关系最远。

邢新婷 [ 14 ]曾对采自不同产地 11

个群体的麻竹进行 RAPD分析 ,结果

群体间的平均遗传距离为 0. 223 3,

最大为 0. 439 4,明显低于本试验中

杂交子代家系间的遗传距离。虽然有

研究认为 ISSR能检测到比 RAPD更

多的遗传变异 ,但一般相差不大。利
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用两种标记检测中国疣粒野生稻 (O ryza g ranu la ta) [ 15 ]、黄麻属 ( Corchorus)植物 [ 16 ]和果蔗 [ 17 ]的遗传多

样性 ,所得结果的相关性达到极显著水平 (相关系数在 0. 90以上 )。因此本文的结果充分说明在麻竹

种内杂交子代中存在的较高遗传变异 ,是有性交配的结果 ,通过杂交可以使亲本间进行有效的基因交

流 ,拓宽遗传基础 ,丰富种内的基因资源。

根据家系间的遗传相似系数按 UPGMA法进行聚类分析 (图 2)。从聚类图可以看出 ,利用 ISSR分

子标记可将所有家系分为 3个大的类群。第 I类包括 HM17、HM19、HM29,它们均以 HK产地为母本 ;

第 II类包括 HM04、HM06、HM07、HM10、HM24,它们均以 HK产地为父本 ;第 III类所包含的亲本组合比

较复杂 ,包括 HM01、HM03、HM05、HM08、HM09、HM11、HM13、HM14、HM18、HM21、HM22、HM25、

HM26、HM27等 14个家系。
表 4　基干 ISSR标记的 22个麻竹种内杂交家系的遗传相似系数 (对角线上 )和遗传距离 (对角线下 )

Tab. 4　Genetic sim ilar ity coeff ic ien t ( above d iagona l) and genetic d istance ( below d iagona l) am ong 22

hybr id fam ilies of D. la tif lo rus ba sed on ISSR marker

pop HM01 HM03 HM04 HM05 HM06 HM07 HM08 HM09 HM10 HM11 HM13 HM14 HM17 HM18 HM19 HM21 HM22 HM24 HM25 HM26 HM27 HM29

HM01 0. 627 9 0. 581 4 0. 534 9 0. 441 9 0. 558 1 0. 744 2 0. 697 7 0. 581 4 0. 581 4 0. 767 4 0. 651 2 0. 534 9 0. 558 1 0. 465 1 0. 534 9 0. 674 4 0. 558 1 0. 627 9 0. 627 9 0. 720 9 0. 511 6

HM03 0. 465 4 0. 581 4 0. 674 4 0. 581 4 0. 604 7 0. 697 7 0. 511 6 0. 674 4 0. 674 4 0. 674 4 0. 604 7 0. 627 9 0. 604 7 0. 651 2 0. 627 9 0. 674 4 0. 651 2 0. 674 4 0. 674 4 0. 720 9 0. 651 2

HM04 0. 542 3 0. 542 3 0. 534 9 0. 627 9 0. 651 2 0. 511 6 0. 511 6 0. 767 4 0. 534 9 0. 534 9 0. 558 1 0. 674 4 0. 558 1 0. 558 1 0. 441 9 0. 534 9 0. 604 7 0. 534 9 0. 488 4 0. 674 4 0. 697 7

HM05 0. 625 7 0. 393 9 0. 625 7 0. 674 4 0. 651 2 0. 697 7 0. 697 7 0. 581 4 0. 581 4 0. 581 4 0. 511 6 0. 395 3 0. 604 7 0. 604 7 0. 627 9 0. 674 4 0. 697 7 0. 674 4 0. 627 9 0. 627 9 0. 465 1

HM06 0. 816 8 0. 542 3 0. 465 4 0. 393 9 0. 744 2 0. 604 7 0. 558 1 0. 581 4 0. 581 4 0. 581 4 0. 651 2 0. 488 4 0. 651 2 0. 558 1 0. 534 9 0. 581 4 0. 604 7 0. 627 9 0. 488 4 0. 581 4 0. 558 1

HM07 0. 583 1 0. 503 1 0. 429 0 0. 429 0 0. 295 5 0. 581 4 0. 534 9 0. 744 2 0. 604 7 0. 744 2 0. 534 9 0. 465 1 0. 674 4 0. 534 9 0. 465 1 0. 651 2 0. 767 4 0. 697 7 0. 418 6 0. 651 2 0. 534 9

HM08 0. 295 5 0. 360 0 0. 6702 0. 360 0 0. 503 1 0. 542 3 0. 767 4 0. 558 1 0. 651 2 0. 744 2 0. 767 4 0. 604 7 0. 581 4 0. 534 9 0. 604 7 0. 744 2 0. 581 4 0. 651 2 0. 744 2 0. 790 7 0. 534 9

HM09 0. 360 0 0. 670 2 0. 670 2 0. 360 0 0. 583 1 0. 625 7 0. 264 7 0. 511 6 0. 604 7 0. 651 2 0. 674 4 0. 511 6 0. 627 9 0. 627 9 0. 697 7 0. 790 7 0. 627 9 0. 697 7 0. 651 2 0. 744 2 0. 534 9

HM10 0. 542 3 0. 393 9 0. 264 7 0. 542 3 0. 542 3 0. 295 5 0. 583 1 0. 670 2 0. 581 4 0. 674 4 0. 651 2 0. 581 4 0. 511 6 0. 604 7 0. 395 3 0. 581 4 0. 744 2 0. 627 9 0. 441 9 0. 720 9 0. 697 7

HM11 0. 542 3 0. 393 9 0. 625 7 0. 542 3 0. 542 3 0. 503 1 0. 429 0 0. 503 1 0. 542 3 0. 720 9 0. 651 2 0. 581 4 0. 604 7 0. 651 2 0. 581 4 0. 627 9 0. 697 7 0. 627 9 0. 674 4 0. 674 4 0. 651 2

HM13 0. 264 7 0. 393 9 0. 625 7 0. 542 3 0. 542 3 0. 295 5 0. 295 5 0. 429 0 0. 393 9 0. 327 2 0. 651 2 0. 534 9 0. 744 2 0. 558 1 0. 534 9 0. 720 9 0. 744 2 0. 767 4 0. 627 9 0. 767 4 0. 558 1

HM14 0. 429 0 0. 503 1 0. 583 1 0. 670 2 0. 429 0 0. 625 7 0. 264 7 0. 393 9 0. 429 0 0. 429 0 0. 429 0 0. 604 7 0. 488 4 0. 581 4 0. 511 6 0. 651 2 0. 534 9 0. 511 6 0. 651 2 0. 651 2 0. 581 4

HM17 0. 625 7 0. 465 4 0. 393 9 0. 928 0 0. 716 7 0. 765 5 0. 503 1 0. 670 2 0. 542 3 0. 542 3 0. 625 7 0. 503 1 0. 418 6 0. 604 7 0. 441 9 0. 581 4 0. 558 1 0. 534 9 0. 581 4 0. 720 9 0. 744 2

HM18 0. 583 1 0. 503 1 0. 583 1 0. 503 1 0. 429 0 0. 393 9 0. 542 3 0. 465 4 0. 670 2 0. 503 1 0. 295 5 0. 716 7 0. 870 8 0. 441 9 0. 697 7 0. 697 7 0. 581 4 0. 744 2 0. 465 1 0. 651 2 0. 534 9

HM19 0. 765 5 0. 429 0 0. 583 1 0. 503 1 0. 583 1 0. 625 7 0. 625 7 0. 465 4 0. 503 1 0. 429 0 0. 583 1 0. 542 3 0. 503 1 0. 816 8 0. 604 7 0. 511 6 0. 674 4 0. 604 7 0. 604 7 0. 604 7 0. 627 9

HM21 0. 625 7 0. 465 4 0. 816 8 0. 465 4 0. 625 7 0. 765 5 0. 503 1 0. 360 0 0. 928 0 0. 542 3 0. 625 7 0. 670 2 0. 816 8 0. 360 0 0. 503 1 0. 674 4 0. 511 6 0. 674 4 0. 581 4 0. 581 4 0. 418 6

HM22 0. 393 9 0. 393 9 0. 625 7 0. 393 9 0. 542 3 0. 429 0 0. 295 5 0. 234 8 0. 542 3 0. 465 4 0. 327 2 0. 429 0 0. 542 3 0. 360 0 0. 670 2 0. 393 9 0. 651 2 0. 767 4 0. 627 9 0. 767 4 0. 558 1

HM24 0. 583 1 0. 429 0 0. 503 1 0. 360 0 0. 503 1 0. 264 7 0. 542 3 0. 465 4 0. 295 5 0. 360 0 0. 295 5 0. 625 7 0. 583 1 0. 542 3 0. 393 9 0. 670 2 0. 429 0 0. 697 7 0. 604 7 0. 651 2 0. 581 4

HM25 0. 465 4 0. 393 9 0. 625 7 0. 393 9 0. 465 4 0. 360 0 0. 429 0 0. 360 0 0. 465 4 0. 465 4 0. 264 7 0. 670 2 0. 625 7 0. 295 5 0. 503 1 0. 393 9 0. 264 7 0. 360 0 0. 488 4 0. 767 4 0. 604 7

HM26 0. 465 4 0. 393 9 0. 716 7 0. 465 4 0. 716 7 0. 870 8 0. 295 5 0. 429 0 0. 816 8 0. 393 9 0. 465 4 0. 429 0 0. 542 3 0. 765 5 0. 503 1 0. 542 3 0. 465 4 0. 503 1 0. 716 7 0. 581 4 0. 511 6

HM27 0. 327 2 0. 327 2 0. 393 9 0. 465 4 0. 542 3 0. 429 0 0. 234 8 0. 295 5 0. 327 2 0. 393 9 0. 264 7 0. 429 0 0. 3272 0. 429 0 0. 503 1 0. 542 3 0. 264 7 0. 429 0 0. 264 7 0. 542 3 0. 744 2

HM29 0. 670 2 0. 429 0 0. 360 0 0. 765 5 0. 583 1 0. 625 7 0. 625 7 0. 625 7 0. 360 0 0. 429 0 0. 583 1 0. 542 3 0. 295 5 0. 625 7 0. 465 4 0. 870 8 0. 583 1 0. 542 3 0. 503 1 0. 670 2 0. 295 5

3　结论与讨论

植物通过有性交配使双亲的基因发生重组是群体产生遗传变异的重要来源 ,竹类植物的有性繁殖

也是增加变异 ,丰富基因资源的重要方式。竹类植物以无性繁殖为主 ,如果一个生产群体只由一个或几

个无性系发展而来 ,势必造成群体遗传基础狭窄 ,遗传多样性单一。本文利用 9个 ISSR引物对麻竹种

内杂交后代群体的 22个家系进行遗传多样性分析 ,结果发现 22个家系间存在丰富的遗传变异 ,遗传多

样性高于不发生或发生少量杂交的天然群体和生产群体。这充分表明 ,竹类植物通过杂交可产生丰富

的变异。这一结果与 Ramanayake等 [ 18 ]的研究结果近似。Ramanayake对 D endronca lam us g igan teus和

O chland ra stridu la两个群体遗传多样性的研究发现 ,很少开花的 D endronca lam us g igan teus自 1856年引

入斯里兰卡后主要靠无性繁殖扩展其群体 ,这些无性繁殖而来的群体内的遗传多样性较低 ,但偶尔得到

的以种子实生起源的部分小群体成为该竹种群体中遗传多样性最高的群体。O ch landra stridu la具有每

年开花结实的特性 ,该竹种群体内的遗传多样性明显高于前者 ,有效的基因交流是创造变异的主要途

径。本研究表明 ,通过杂交建立的遗传变异丰富的麻竹杂种子代群体为进一步优良基因型选择和杂种

优势利用奠定了物质基础。由此可见 ,在竹子这种一次性开花植物中开展杂交育种是可行的 ,特别是对

经常出现零星开花的丛生竹的遗传改良具有重要意义。 ISSR标记可以用于竹类植物遗传变异的分析。

ISSR在对遗传多样性进行分析时具有多态性高、试验稳定性好、引物设计简单等优点 , Jonsson
[ 19 ]等认

为 ISSR标记可作为研究无性繁殖植物遗传多样性的首选。本文首次将该分子标记在竹类植物上应用 ,

对麻竹种内杂交子代的遗传变异情况进行分析 ,揭示该杂种群体具有较高的遗传多样性。在本研究中

还发现 , ISSR标记可用于麻竹杂种家系的识别。例如 U844号引物的扩增结果显示 , HM19和 HM04与
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其他家系的带型明显不同 ,特别是 HM19家系扩增出 1条约 740 bp的特异性条带 ,这可以将它与其他

家系准确区分开来。但作为一种显性标记 , ISSR也有一些难以克服的不足 ,如它不能鉴别显性杂合与

显性纯合。因此 ,在条件允许的情况下 ,应积极开发共显性的 SSR标记 ,同时结合多态性高的 ISSR标

记 ,两种标记联合使用 ,将在植物遗传多样性分析上发挥更大的作用 [ 20 ]。
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