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苜蓿种质间染色体多态性的荧光原位杂交检测

窦全文,雷云霆,王海庆
(中国科学院西北高原生物研究所,西宁 810008)

　 　 摘要:利用染色体荧光原位杂交技术(FISH),将 3 种重复序列 5S rDNA、45S rDNA 和 C0 t-1 DNA 用不同荧光物进行标记,

对我国 10 个不同地理来源的苜蓿种质(Medicago sativa L. ;2n = 4X = 32)进行了染色体多态性检测。 结果表明,利用以上重复

序列可以较好地将苜蓿 32 条染色体区分为 16 对特征不同的染色体,10 份不同种质材料 FISH 带纹特征表现高度相似,比较

不同种质间同源染色体重复序列杂交特征,揭示出种质群体内和群体间多态性染色体的存在,其中不同的同源染色体多态性

表现不尽一致,1 号染色体(随体染色体)多态性最高,10 份材料中检出 7 个多态型,3、4、15 号染色体保守性较强,在不同种质

间表现为单态,其他染色体多态性居中。 对在地理分布上自西向东的 10 个材料进行染色体多态性比较,结果显示分布于西

藏、新疆以及分布在辽宁的材料部分染色体多态型显著区别于其他材料。
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Chromosome Polymorphism as Detected by Fluorescence in situ
Hybridization(FISH) in Different Alfalfa Germplasm
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　 　 Abstract:A cytological investigation was conducted on the 10 Chinese tetraploid alfalfa (Medicago sativa L. ;
2n = 4X = 32) germplasm accessions from the different regions using fluorescence in situ hybridization ( FISH).
Three repetitive sequences,5S rDNA,45S rDNA,and C0 t-1 DNA were adopted as FISH probes. The result showed
that 32 chromosomes of alfalfa could be characterized as 16 pairs with the above probe combinations,and the FISH
patterns among different materials revealed high similarity. Chromosome polymorphisms were uncovered both within
and among genotypes. Chromosome 1(satellite chromosome)with 7 variants showed the highest polymorphism,while 3、
4 and 5 homologue chromosomes were more conserved and monomorphic. Chromosome polymorphisms were compared
among 10 alfalfa germplasm accessions from western to eastern regions of China. The result showed that a few of chro-
mosome variants in germplasm accessions from Tibet,Xinjiang,and Liaoning were distinct from those in the others.
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　 　 苜蓿是世界上重要的豆科牧草,由于蛋白质含量

高、适口性好、产量高而稳定等特点,在畜牧业生产中

有“牧草之王”之称。 苜蓿能有效地进行生物固氮,
是改良土壤的重要植物,同时它也是一种优良的蜂源

植物。 作为优良牧草,苜蓿在我国北方有大面积栽

培。 在实际生产中利用最广的为多年生物种紫花苜

蓿(Medicago sativa L. )、黄花苜蓿(M. falcata L. )以

及杂花苜蓿(M. varia Maytyn. )等。 由于紫花苜蓿、黄
花苜蓿以及胶质苜蓿(M. glurtionsa)、蓝花苜蓿(M.
coeruda)、杂花苜蓿等可以天然杂交形成杂交后代,
Quiros 等[1]提出这几个种应该合并为一个种,合称为

紫花苜蓿复合体(M. sativa L. complex)。
中国是苜蓿属种质资源分布比较丰富的地区之

一,并拥有最具栽培意义的紫花苜蓿种、亚种、变种
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及其近缘种的丰富遗传资源[2]。 在形态学水平[3]、
生化水平[4]以及 DNA 分子标记水平上[5-6],对于我

国苜蓿种质资源遗传多样性方面的研究已有不少报

道。 染色体多态性的揭示是研究遗传多样性的重要

资料,但是有关在细胞遗传水平上揭示苜蓿遗传变

异的报道较少,即使有一些报道也仅限于从染色体

常规核型比较进行研究。 栽培苜蓿为同源四倍体

(2n = 4X =32),染色体数目多、比较小、而且形态上

比较相似,以及其同源四倍体特性使得苜蓿细胞学

研究落后于其他作物。 染色体分带技术作为更加深

入揭示染色体特征的一种细胞学方法,曾有效应用

于苜蓿染色体分析[7]。 虽然染色体分带技术能有

效揭示组成性异染色质在染色体上的分布情况,但
是无法确定异染色质组成的成分,即使一些染色体

具有相似带纹分布,也不能保证它们具有相同的来

源。 染色体荧光原位杂交技术(Fluorescence in situ
hybridization,FISH)是 20 世纪发展起来的一种新型

分子细胞学技术,利用标记的特定重复序列,可以稳

定、可靠地进行染色体的识别。 利用 FISH 技术进

行特定物种染色体鉴定的基础是必须掌握该物种中

存在的一些串联重复序列的信息。 编码 5S RNA 和

45S RNA 的基因在高等植物中普遍以重复序列的形

式存在,而且在不同物种间序列上具有一定的保守

性,同时由于在同一物种中,这两种基因位点的数量

和分布具有一定的保守性,因此 5S rDNA 和 45S rD-
NA 常用来作为物种进化分析的细胞学标记[8]。
C0 t-1DNA 是植物基因组中高度和中度重复序列部

分,利用较大片段克隆的探针如 BAC 和 YAC 进行

染色体原位杂交时,C0 t-1 DNA 常被作为封阻 DNA
使用。 将 C0 t-1 DNA 标记为探针对不同近缘物种基

因组进行 FISH 分析,可以为基因组进化关系提供

新的证据[9]。
本研究利用标记的 5S rDNA、45 rDNA 以及

C0 t-1 DNA 为探针,对 10 个不同地理来源的四倍体

苜蓿种质材料进行 FISH 分析,以期在分子细胞学

水平上揭示四倍体苜蓿不同种质间染色体多态性以

及不同种质间的遗传分化。

1　 材料与方法

1. 1　 材料

苜蓿栽培品种敖汉苜蓿由内蒙古农业大学提

供,其他苜蓿种质材料由中国牧草种质资源库提供

(表 2)。 将这些材料种植在青海省西宁地区,花色

都表现为紫色。

表 1　 苜蓿品种及种质材料

Table 1　 Alfalfa cultivars and germplasm accessions

序号

No.

材料号或名称

Code or name
of the materials

来源地

Origins
序号

No.

材料号或名称

Code or name
of the materials

来源地

Origins

1 0024 西藏 6 5368 内蒙古赤峰

2 5342 新疆 7 敖汉苜蓿 内蒙古赤峰

3 5383 新疆 8 5172 内蒙古呼盟

4 5175 内蒙古锡盟 9 0054 内蒙古呼盟

5 0393 内蒙古锡盟 10 5185 辽宁

1. 2　 方法

1. 2. 1　 染色体制片的制备　 不同材料的种子室温

下发芽,根尖长至 2cm 左右,0 ~ 4℃冰水处理 24h,
卡诺液固定 30min 以上,45%醋酸火焰干燥压片,相
差显微镜观察,挑选中期分裂相良好的制片冰冻

揭片。
1. 2. 2　 探针 DNA 的制备　 质粒 pWrrn 含有 45 rD-
NA 基因片段,由日本鸟取大学 Tsujimoto 教授提供;
5S rDNA 以苜蓿基因组 DNA 为模板,按照 Fukui
等[10]的方法,由 PCR 扩增产生。 C0 t-1 DNA 的制备

参阅 Zwick 等[9]的方法。
1. 2. 3　 探针标记　 5S rDNA 和 C0 t-1 DNA 探针以

Flurescein-12-dUTP 或者以 Tetramethy1-rhodamine-5-
dUTP 用随机引物法进行标记(Agilent Prime It Ⅱ试

剂盒),质粒 pWrrn(含 45 rDNA)通过缺口平移法进

行标记。
1. 2. 4 　 荧光原位杂交 　 染色体制片在 0. 2mol / L
NaOH 溶液室温变性 10min 后, - 20℃无水乙醇固

定。 每张制片杂交液为 10μl,其中含有 50% 甲酰

胺,50%硫酸葡聚糖,1mg 鲑鱼精 DNA,1μl 20 × SSC
和 10ng 的探针 DNA。 杂交液在 90 ~ 92℃变性 5min
后,与变性后的制片在 37℃杂交 20 ~ 24h。 杂交后

的制片用双馏水冲洗,利用含 DAPI(4,6-diamidino-
2-phenylindole)的抗荧光衰减封片剂(Vecter)封片,
Leica 荧光显微镜观察,利用 CCD ( Cool snapper,
Photometrics)获取图像,利用 Photoshop 进行图像后

期处理。

2　 结果与分析

2. 1　 四倍体苜蓿分子核型基本特征

利用不同颜色标记的 5S rDNA 和 45S rDNA 对

染色体制片进行 FISH 分析,结果表明在所有材料
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中表现为 4 条染色体上有 45S rDNA 杂交信号,8 条

染色体上具有 5S rDNA 杂交信号,并且杂交位点分别

位于不同的染色体上。 为了进一步揭示 5S rDNA 和

45S rDNA 杂交位点所在染色体的特征,以及其他染

色体的结构特征,进一步利用 Flurescein-12-dUTP 标

记的 C0 t-1 DNA(绿色)和 Tetramethy1-rhodamine-5-

dUTP 标记的 5S rDNA 或 45S rDNA(红色)为两种探

针组合进行 FISH 分析,结果表明标记 C0 t-1 DNA 几

乎在所有染色体上都具有杂交信号,而 5S rDNA 或

45S rDNA 在染色上的杂交位点数,与 5S rDNA 和

45S rDNA 为探针组合进行的 FISH 检测结果一致

(图 1)。

图 1　 苜蓿材料 0024(A1 和 A2)、5172(B1 和 B2)和 5185(C1 和 C2)的 FISH 分析

Fig. 1　 FISH patterns of 0024(A1 and A2),5172(B1 and B2),and 5185(C1 and C2)
A1、B1 和 C1 利用 5S rDNA(红色)和 C0 t-1 DNA(绿色)探针组合进行杂交;A2、B2 和 C2 利用

45S rDNA(红色)和 C0 t-1 DNA(绿色)探针组合进行杂交;(比例尺为 10μm)
A1,B1,and C1 were detected with 5S rDNA(red)and C0 t-1 DNA(green);

A2,B2,and C2 were detected with 45S rDNA(red)and C0 t-1 DNA(green)(bar = 10μm)

核型分析结果表明,C0 t-1 DNA 在大多数染色

体上的分布特征不尽一致,结合 C0 t-1 DNA 以及

45S rDNA、5S rDNA 在染色体上的杂交信号,绝大多

数染色(13 ~ 15 对)的同源染色体能得到较清晰的

辨别。 并根据这些重复序列在染色体上的不同分布

特征,32 条染色体可以较清晰地区分为 16 对(图
2)。 比较重复序列在不同材料的染色体上的分布

特征,分子核型特征具有非常高的相似性。 根据特

征性重复序列分布,16 对染色体可以区分为以下几

种类型,长臂或近着丝粒区上具有 45S rDNA 杂交

信号(1-2 号染色体);短臂近着丝粒和近端粒区有

C0 t-1 DNA 杂交信号(3-7 号染色体);短臂近着丝

C0 t-1 DNA 杂交信号较强和近端粒区较弱(8-9 号染

色体);短臂中间或近着丝粒区有 5S rDNA 杂交信

号(10-12 号染色体);在着丝粒区有明显 C0 t-1 DNA
杂交区(13-14 染色体);长臂近着丝粒和近端粒区

有 C0 t-1 DNA 杂交信号(15 号染色体);长臂上具有

5S rDNA 杂交信号(16 号染色体)。

图 2　 苜蓿材料 0054(D1 和 D2),5175(E1 和 E2)和 5368(F1 和 F2)的核型分析

Fig. 2　 Karyotypes of 0054(D1 and D2),5175(E1 and E2),5368(F1 and F2)
D1、E1 和 F1 中红色信号为 5S rDNA,D2、E2 和 F2 中红色信号为 45S rDNA(红色),绿色信号为 C0 t-1 DNA

The red signals in D1,E1,and F1 are 5S rDNA sites,while the red signals in D2,E2,
and F2 are 45S rDNA sites. The green signals are C0 t-1 DNA hybridization
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2. 2　 各同源染色体多态性表现及多态型特征

虽然在分子核型特征上不同种质材料间表

现相似的特征,但是比较 10 份苜蓿材料每一对

染色体上重复序列的分布特征,发现在多数染色

体上不同材料间有多态性存在,并且每对染色体

多态性表现不一,其中 1 号染色体多态性表现最

高,在 10 个材料中检测出 7 个不同的多态型;3、
4 和 15 号染色体多态性最低,10 个材料间表现

为单态;而其他染色体均检测出 2 ~ 4 个多态型

(图 3) 。

图 3　 10 个不同苜蓿材料中染色体多态型

Fig. 3　 Chromosome polymorphisms uncovered in 10 alfalfa accessions
不同染色体多态型由不同的字母表示,1 和 2 号染色体上的红色杂交信号为 45S rDNA 位点,

其他染色体上红色杂交信号为 5S rDNA 位点,绿色杂交信号为 C0 t-1 DNA
Different variants are annotated by the different roman letters. The red signals on chromosome No. 1 and No. 2 are 45S rDNA sites,

and those on others are 5S rDNA sites. The green signals are C0 t-1 DNA hybridization

1 号染色体:在 10 个材料中有 7 种不同的多态

型,其中多态性 a 型染色体在材料中出现频率较高,
染色体特征为在短臂近着丝粒区和近端粒区具有较

强的 C0 t-1 DNA 杂交信号,在长臂位置上具有 45S
rDNA 杂交位点。 与 a 型相比,b 型短臂 C0 t-1 DNA
杂交信号缺失;c 型短臂 C0 t-1 DNA 杂交信号较弱;
d 型长臂 45S rDNA 信号微弱,长臂端部似有缺失;e
型长臂 45S rDNA 信号位置更加靠近端部;f 型短臂

C0 t-1 DNA 杂交信号强;g 型 45S rDNA 信号较弱,且
位于染色体着丝粒部位。

2 号染色体:多态性 a 型染色体在重复序列分

布上与 1 号 a 型染色体具有相似的分布,但是相对

于 1 号染色体,染色体长短臂臂比较大;b 型短臂端

部 C0 t-1 DNA 杂交信号缺失,且 45S rDNA 信号靠近

着丝粒部位;c 型和 e 型染色体在长臂上有 C0 t-1
DNA 杂交信号,并且 45S rDNA 杂交信号位于着丝

粒部,其中 e 型上 45S rDNA 杂交信号强度和分布范

围大于 c 型。
3 号和 4 号染色体:在不同材料间相对保守,染

色体特征为均在短臂近着丝粒区和近端粒区具有较

强的 C0 t-1 DNA 杂交信号,而在长臂上无杂交信号。
5 号和 6 号染色体:其 a 型染色体与 3 号和 4 号

染色体特征相似,但是 b 型染色体短臂端部 C0 t-1
DNA 杂交信号缺失。

7 号染色体:有 3 种变异型的存在,其中 a 型染

色体特征与 3 ~ 6 号染色体 a 型相似;相对于 a 型,b
型在长臂有额外 C0 t-1 DNA 杂交信号;c 型表现为

短臂端部 C0 t-1 DNA 杂交信号微弱。
8 号染色体:a 型染色体着丝粒部和短臂中部有

C0 t-1 DNA 杂交信号;b 型仅着丝粒部位有 C0 t-1
DNA 杂交信号;c 型丝粒部位 C0 t-1 DNA 杂交信号

较 a 型和 b 型强。
9 号染色体:a 型染色体与 8 号 a 型重复序列

分布特征相似,但是长短臂臂比较大;b 型着丝粒

部 C0 t-1 DNA 杂交信号强,而短臂上杂交信号缺

失;c 型在着丝粒部、长臂、短臂均有 C0 t-1 DNA 杂

交信号。
10 号染色体:3 个多态型的共同特征为在短臂

近端粒区和近着丝粒区有较强的 C0 t-1 DNA 杂交信

号,5S rDNA 杂交信号分布于短臂 2 个杂交信号之

间,但是在 a 型染色体上 5S rDNA 分布偏向于着丝

粒部;在 b 型上 5S rDNA 信号相对微弱;在 c 型上

5S rDNA 信号较强,且分布与 C0 t-1 DNA 有较大重

叠区域。
11 号染色体:在短臂近端粒区和近着丝粒区有

较强的 C0 t-1 DNA 杂交信号,5S rDNA 杂交信号分

布处于短臂 2 个 C0 t-1 DNA 杂交信号之间,在 a 型

上表现较强,而在 b 型上表现较弱。
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12 号染色体:a 型和 c 型染色体均在近着丝粒

区有较强 C0 t-1 DNA 和 5S rDNA 杂交信号,但是 c
型在短臂端部有较强 C0 t-1 DNA 杂交信号;b 型则

为 5S rDNA 杂交信号分布处于短臂 2 个较强的

C0 t-1 DNA 杂交信号之间。
13 号染色体:4 种多态型均在着丝粒部位有

C0 t-1 DNA 杂交信号,b 型在短臂端部有额外C0 t-1
DNA 杂交信号,c 型在短臂和长臂中部有微弱 C0 t-1
DNA 杂交信号,而 d 型在长臂中部有较强 C0 t-1
DNA 杂交信号。

14 号染色体: a 型染色体在着丝粒区有较强

C0 t-1 DNA 杂交信号;b 型在短臂中部和着丝粒区有

较强 C0 t-1 DNA 杂交信号;b 型在长臂、着丝粒区、
短臂上均具有较强 C0 t-1 DNA 杂交信号。

15 号染色体:在不同材料间 FISH 杂交特征表

现保守性,均表现为在染色体长臂近端粒区和近着

丝粒区有较强的 C0 t-1 DNA 杂交信号。
16 号染色体:a 型染色体在长臂近端粒区和近

着丝粒区有较强的 C0 t-1 DNA 杂交信号,并在两个

杂交信号之间具有一个较强的 5S rDNA 杂交位点,
而 b 型染色体 5S rDNA 杂交位点较弱,且分布倾向

于着丝粒部位。
2. 3　 不同材料间染色体多态型分布及分子核型特

征比较

每对染色体在 10 个不同材料间的分布表明每对

染色体中不同多态型在材料中分布频率各异,各对染

色体中 a 型出现频率最高,为 40%以上,有些多态型

仅在特定材料中出现,比如 1 号染色体的 f 型、g 型仅

在材料 0024 中出现,d 型和 e 型仅在栽培品种敖汉苜

蓿中出现,而 c 型仅在 5185 中被检测到(表 2)。

表 2　 10 个苜蓿种质材料中的染色体多态型

Table 2　 Chromosome variants included in 10 alfalfa accessions

染色体号

No. of Chr.
材料号或名称 Code or name of the materials

0024 5342 5383 5175 0393 5368 敖汉苜蓿 5172 0054 5185

染色体

多态型数

No. of variants

1 fg a a b b a de a b bc 7

2 a a b a a ab cd a b ab 4

3 a a a a a a a a a a 1

4 a a a a a a a a a a 1

5 a a a a b a b a a a 2

6 a a a a a a a a a b 2

7 a a a b a a a b a c 3

8 a b b c a a a a a a 3

9 a b a a b b b c c c 3

10 c a a a b bc c b bc a 3

11 a b a a ab a a a b b 2

12 a ca a b a a a b a a 3

13 b a ad c a a a c a a 4

14 a a a a a a a bc a a 3

15 a a a a a a a a a a 1

16 b a a a a a a a a a 2

小写字母代表在不同染色体上揭示出的染色体多态型(图 3) The different letters represent chromosome variants(Fig. 3)

由于本研究所选用材料来自不同地区,为了说

明来自同一或相近区域的种质核型上有共同特征,
对于不同地区来源的苜蓿材料分子核型进行了比

较,结果表明,来自西藏的材料 0024 的 1 号、13 号

和 16 号染色体多态型显著区别于其他材料;来自新

疆的材料 5342 和 5383 的 8 号染色体多态型区别于

其他材料;来自内蒙古地区 6 个材料染色体多态型

区域特征不显著,但是栽培品种敖汉苜蓿 1 号和 2
号染色体特征显著区别于其他材料;来自辽宁的材

料 5185 的 1 号和 7 号的 c 型多态性染色体区别于
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其他材料。 同时结果表明,除 5175 材料外,其他 9
份材料中有 1 ~ 2 对染色体同源染色体处于杂合状

态(表 2)。

3　 讨论

3. 1 　 综合利用不同重复序列进行苜蓿分子核型

分析

Falistocco[11]对四倍体紫花苜蓿进行 5S rDNA
和 45S rDNA 的 FISH 定位研究,发现紫花苜蓿具有

2 个 45S rDNA 位点和 4 个 5S rDNA,并且这些位点

分别位于不同染色体上,这与本研究结果一致。 C0

t-1 DNA 是植物基因组中高度和中度重复序列部

分,本研究表明,C0 t-1 DNA 分布在绝大多数染色体

短臂的近端部和近着丝粒区域。 染色体 C-带技术

可以揭示染色体异染色质组成情况,而染色体上异

染色质部分则为大量高度重复序列所在区,Bauchan
等[12]利用染色体 C-带技术对四倍体紫花苜蓿进行

了研究,发现 C-带主要显现在绝大多数染色体短臂

的端部、近着丝粒部以及多数染色体短臂的中部,利
用 C-带技术揭示的位于短臂上的端带和近着丝粒

带与本研究中 C0 t-1 DNA 杂交信号所在位置具有较

高的一致性。
5S rDNA 和 45S rDNA 为特定序列探针,而C0 t-1

DNA 为中度和高度重复序列探针,由于目前在四倍

体紫花苜蓿中缺少可供 FISH 利用的重复序列,利
用标记的 C0 t-1 DNA 产生的杂交信号作为染色体识

别的标记,不失为一种核型分析的有效手段,但是

C0 t-1 DNA 毕竟是多种重复序列的混合物,单一特

定重复序列的获得需进一步对这些重复序列进行分

离、克隆和鉴定。 本项研究综合利用 5S rDNA、45S
rDNA 以及 C0 t-1 DNA 在苜蓿染色体上的杂交信号

分布,可以较好地对不同苜蓿种质在分子核型水平

上进行比较分析。 在进一步研究中,克隆出多个稳

定、可靠的染色体标记,对在染色体水平上深入揭示

苜蓿基因组的组成和变异具有重要意义。
3. 2　 不同种质群体间染色体多态性及核型差异性

Bauchan 等[13]利用 C-分带和图像分析技术对

来自智利的紫花苜蓿种质群体进行染色体多态性分

析,结果表明在该种质群体中 C-带揭示的组成性异

染色质在染色体上的数目、强度、位置等存在大量变

异,并发现第 8 号染色体的第一同源染色体无论在

来自智利还是来自印度的苜蓿种质群体中都具有很

高的多态性,且具有核仁组织区的卫星染色体,而核

仁组织区常是 45S rDNA 位点所在区,因此该染色

体很有可能就是本研究确定的 1 号染色体,而且 1
号染色体具有最多的染色体多态型,表明该染色体

的高 度 变 异 性 在 不 同 种 质 群 体 中 表 现 一 致。
Bauchan 等[14]进一步利用 C-带技术对来源不同的

印度、秘鲁、智利以及非洲苜蓿进行染色体多态性分

析及核型比较,结果表明种质群体内和群体间存在

大量 C-带多态性,但是在核型上并不能将这 4 组种

质明确分开,并认为种质间在染色体水平上不能显

著区分的原因为不同种质间染色体缺少重排、种质

材料原始引进时具有相似的遗传背景、或在种质保

存中相互杂交引起遗传漂变等。
虽然本研究中地理来源不同的苜蓿种质材料在

某些染色体上存在多态性,但是分子核型具有高度

相似性,这表明四倍体苜蓿不同种质之间核型特征

上具有一定的保守性,由于 DNA 序列的重复[14]、不
对称交换[15]以及 DNA 序列的缺失[16] 等事件,同一

种质群体内或不同种质间染色体多态性,更多地表

现为异染色质数目、强度和位置的变化,而不同种质

间染色体重排事件可能发生较少。
3. 3　 利用染色体多态性评价苜蓿不同种质间的遗

传多样性

蕴藏在种质(内)间的遗传多样性是进行遗传

育种学研究的重要物质基础,苜蓿遗传多样性和

亲缘关系的评价是进行苜蓿种质资源保护、亲本

选配等的重要依据。 我国是拥有苜蓿种质资源比

较丰富的国家之一,李拥军等[17] 利用 RAPD 分子

标记、魏臻武等[5]利用 SSR 和 ISSR 分子标记对我

国苜蓿地方品种遗传多样性进行研究,揭示出我

国苜蓿地方品种遗传基础广阔,品种基因型特异

性与地理分布有直接的关系。
本研究采用在地理分布上自西向东的 10 个材

料进行染色体多态性比较,结果显示分布于西藏、
新疆以及辽宁的材料部分染色体多态型显著区别

于其他材料,表明在染色体水平上遗传多态性与

地理环境的一定相关性。 源自内蒙古不同地区的

材料,某些特定多态型染色体在不同来源材料中

出现,表明它们之间有一定的基因交流。 本研究

中来源于中国牧草国家种质资源库的苜蓿种质材

料,保存多年,而且苜蓿是一个高度异花授粉植

物,不能排除在保存过程由于相互杂交而引起遗

传漂变,因此进一步对原生境种质材料进行分析

研究,可能会得出更加可靠的结论。
染色体多态性的揭示是综合评价苜蓿遗传多

样性的重要组成部分,同时是进一步认识苜蓿基
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因组组成和变异特性的重要依据。 本项研究表

明,综合利用多种重复序列进行荧光原位杂交分

析是揭示苜蓿染色体组成和变异的有效手段;苜
蓿不同种质的同源染色体多态性表现不一,有的

表现出很高的变异性,而有的表现出较高的保守

性;不同苜蓿在染色体水平上遗传多态性与地理

环境呈现一定相关性,揭示的不同种质间染色体

多态性差异可以作为苜蓿种质资源保存以及杂交

亲本选配的重要参考依据。
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