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　　摘要：采用ＣＴＡＢ法、改良ＣＴＡＢ法、ＳＤＳ法、改良ＳＤＳ法４种方法，对延胡索叶片及块茎进行了ＤＮＡ提取。用分
光光度计和琼脂糖凝胶电泳方法检测 ＤＮＡ的质量、纯度和得率，并对４种提取方法进行了比较。结果表明：改良的
ＣＴＡＢ法Ｄ值平均为１．８８，得率较高，适合延胡索叶片的ＤＮＡ提取；ＳＤＳ法Ｄ值平均为１．７８，ＤＮＡ纯度好，降解少，适
合延胡索块茎的ＤＮＡ提取。
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　　延胡索别称元胡，为罂粟科紫堇属植物延胡索（Ｃｏｒｙｄａｌｉｓ
ｙａｎｈｕｓｕｏＷ．Ｔ．Ｗａｎｇ）的干燥块茎，性味辛温，味苦，归肝、脾
经，能行血中气滞，具有理气止痛、活血化瘀的功效［１－２］。临

床常用于胸肋、皖腹疼痛、经闭痛经、产后瘀阻、跌打肿痛等

症［３］。延胡索主要分布于浙江、江苏、安徽、陕西等地，以浙

江东阳、磐安、缙云和永康等地和江苏南通地区栽培面积最

大，近年来陕西汉中地区的栽培面积也在不断扩大。

十六烷基三甲基溴化铵（ＣＴＡＢ）、十二烷基磺酸钠（ＳＤＳ）
是提取植物基因组 ＤＮＡ常用的试剂。ＣＴＡＢ和 ＳＤＳ都可以
破坏植物细胞膜，以便于细胞内容物的释放，此外ＣＴＡＢ可以
与核酸结合成复合物，有利于将ＤＮＡ与变性的蛋白及多糖分
开，ＳＤＳ可以与蛋白质、多糖等形成复合物，经离心与ＤＮＡ分
开［４］。关于ＣＴＡＢ法与ＳＤＳ法提取植物基因组 ＤＮＡ，学者们
已在不同领域做了相关研究及方法的改进。王冠明等对

ＣＴＡＢ法做了相应的改进，结果表明改进的ＣＴＡＢ法更适合麦
冬基因组 ＤＮＡ提取［５］；黄东亮等分别用浓度为 ０．７５％ ～
６．００％ 的ＳＤＳ对甘蔗基因组ＤＮＡ进行提取，结果表明１．５％
ＳＤＳ更适合甘蔗基因组 ＤＮＡ的提取［６］。ＣＴＡＢ法和 ＳＤＳ法
在提取植物基因组ＤＮＡ方面应用领域广泛，已经用于栎属植
物、樟科植物、禾本科植物水稻、苔藓植物等的ＤＮＡ提取。

目前关于延胡索基因组ＤＮＡ提取方法研究并不多，本试
验以延胡索为材料，以如何获得高质量、高纯度、高得率 ＤＮＡ
为目的，对提取的ＤＮＡ进行琼脂糖凝胶电泳分析和紫外吸收
进行纯度、得率和质量完整度分析，比较 ＣＴＡＢ法、改良的
ＣＴＡＢ法、ＳＤＳ法、改良的 ＳＤＳ法对延胡索不同部位基因组
ＤＮＡ的提取效果，选出最适合获得延胡索基因组 ＤＮＡ的提
取方法，为延胡索生物学研究和遗传多样性分析提供依据。

１　材料与方法

１．１　试验材料
试验材料延胡索（ＣｏｒｙｄａｌｉｓｙａｎｈｕｓｕｏＷ．Ｔ．Ｗａｎｇ）由陕西

省城固县提供。使用前将延胡索的叶片用自来水清洗３次、
超纯水清洗３次，然后自然风干备用。块茎作相同处理后浸
泡于７０％乙醇中约２ｈ，用超纯水清洗２次，自然风干备用。
１．２　仪器与试剂

主要仪器：生物组织研磨机（ＲｅｓｔｃｈＭＭ４００）、核酸测定
仪 （ＥｐｐｅｎｄｏｒＢｉｏｐｈｏｔｏｍｅｐｅｒｐｌｕｓ）、离 心 机 （Ｃｅｎｔｒｉｆｕｇｅ
５４１５Ｒ）、电泳仪（北京六－ＤＹＹ－６Ｃ）、恒温水浴锅（ＸＭＴＤ－
８２２）、优普超纯水机（ＵＰＨ－Ⅱ－４０）、ＢＩＯ－ＲＡＤ凝胶成像系
统（ＧｅｌＤＯＣＴＭＸＲ＋）、制冰机（ＧＲＡＮＴ）等。

主要试剂：ＣＴＡＢ（十六烷基三甲基溴化铵）、ＳＤＳ（十二烷
基磺酸钠）、ＰＶＰ－４０Ｔ（聚乙烯吡咯烷酮）、维生素 Ｃ、Ｔｒｉｓ、
ＨＣｌ、ＥＤＴＡ、ＫＡｃ、ＮａＡｃ、ＮａＣｌ、β－巯基乙醇、ＢＥ（溴化乙锭）、
ＤＮＡＭａｒｋｅｒ（Ｄ２０００）。ＣＴＡＢ提取缓冲液：１００ｍｍｏｌ／ＬＴｒｉｓ－
ＨＣｌ（ｐＨ值 ８．０）、５０ｍｍｏｌ／ＬＥＤＴＡ、５００ｍｍｏｌ／ＬＮａＣｌ、
１０ｍｍｏｌ／Ｌβ－巯基乙醇；ＳＤＳ提取缓冲液：１００ｍｍｏｌ／ＬＴｒｉｓ－
ＨＣｌ（ｐＨ值 ８．０）、５０ｍｍｏｌ／ＬＥＤＴＡ、５００ｍｍｏｌ／ＬＮａＣｌ、
１０ｍｍｏｌ／Ｌβ－巯基乙醇，三氯甲烷、异戊醇、无水乙醇等。
１．３　试验方法
１．３．１　ＤＮＡ提取方法　（１）ＣＴＡＢ法：本研究参照 Ｄｏｙｌｅ等
方法［７］进行试验。

（２）改良的 ＣＴＡＢ法：①取 ０．２ｇ左右新鲜叶片放入
１．５ｍＬ的离心管中，并在离心管中放入１粒钛合金小珠，放置
于０℃１ｈ以上，取出后立即置于生物材料研磨机中研磨
３ｍｉｎ；②加入 １ｍＬ预处理液［０．２ｍｏｌ／ＬＴｒｉｓ－ＨＣｌ、
０．０５ｍｏｌ／ＬＥＤＴＡ（ｐＨ值８．０）、０．２５ｍｏｌ／ＬＮａＣｌ、０．７％ ＰＶＰ
（Ｗ／Ｖ）、１％ β－巯基乙醇（Ｖ／Ｖ）］混匀，静置 １０ｍｉｎ，
８０００ｒ／ｍｉｎ离心 ２～３ｍｉｎ，去上清；③重复步骤②；④加入
８００μＬ６５℃已预热的 ２×ＣＴＡＢ提取缓冲溶液［２％ ＣＴＡＢ
（Ｗ／Ｖ）、１．４ｍｏｌ／ＬＮａＣｌ、０．０２ｍｏｌ／ＬＥＤＴＡ（ｐＨ值 ８．０）、
０．１ｍｏｌ／ＬＴｒｉｓ－ＨＣｌ，０．３％ β－巯基乙醇（Ｖ／Ｖ）］充分混匀，
在６５℃水浴中保温３０ｍｉｎ；⑤向离心管中加入６００μＬ三氯
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甲烷－异戊醇（２４∶１），抽提１０ｍｉｎ；⑥于２０℃、８０００ｒ／ｍｉｎ
离心１０ｍｉｎ，取上清液转入新的“Ｕ”形离心管中；⑦加入等体
积的三氯甲烷－异戊醇（２４∶１），抽提１０ｍｉｎ，重复此步骤１
次；⑧取上清液转入１．５ｍＬ剪头离心管中，加入２倍体积的
无水乙醇，放于 －２０℃的冰箱３０ｍｉｎ，在４℃、１２０００ｒ／ｍｉｎ
离心１０ｍｉｎ；⑨用７０％乙醇漂洗沉淀２次，倒置离心管自然
风干；⑩加入２００μＬ０．１×ＴＥ（ｐＨ值８．０）溶解 ＤＮＡ，放入
４℃冰箱备用。

（３）ＳＤＳ法：参照王关林等的方法［８］进行试验。

（４）改良的ＳＤＳ法：①称取０．２ｇ左右的新鲜叶片放入
２ｍＬ的“Ｕ”形离心管中，放置０℃冰箱１～２ｈ后取出迅速研
磨；②加入１ｍＬ提取缓冲液［１００ｍｍｏｌ／ＬＴｒｉｓ－ＨＣｌ（ｐＨ值
８．０）、５０ｍｍｏｌ／ＬＥＤＴＡ（ｐＨ值 ８．０）、５００ｍｍｏｌ／ＬＮａＣｌ、
１０ｍｍｏｌ／Ｌβ－巯基乙醇］混匀，静置１０ｍｉｎ，８０００ｒ／ｍｉｎ离心
２～３ｍｉｎ，去上清；③重复步骤②，再加入９００μＬ提取缓冲
液；④向离心管中加入１００μＬ的 １０％ＳＤＳ提取液［２％ＳＤＳ
（Ｗ／Ｖ）、１００ｍｍｏｌ／ＬＴｒｉｓ－ＨＣｌ（ｐＨ值８．０）、５０ｍｍｏｌ／ＬＥＤ
ＴＡ（ｐＨ值８．０）、５００ｍｍｏｌ／ＬＮａＣｌ、１０ｍｍｏｌ／Ｌβ－巯基乙醇］，
充分混匀，于６５℃水浴中保温３０ｍｉｎ（间隔摇晃２～３次）；⑤
取出离心管凉至室温，加入１６０μＬ（５ｍｏｌ／Ｌ）乙酸钾，充分混
匀，冰浴中放置３０ｍｉｎ；⑥加入７００μＬ的三氯甲烷 －异戊醇
（２４∶１）抽提５ｍｉｎ放置片刻，于４℃下８０００ｒ／ｍｉｎ离心，取
上清转入新离心管中；⑦重复步骤⑥１次；⑧向离心管中加入
２倍体积的无水乙醇，放于 －２０℃的冰箱 ３０ｍｉｎ，在 ４℃、
１２０００ｒ／ｍｉｎ离心１０ｍｉｎ；７０％乙醇漂洗沉淀２次，倒置离心
管自然风干；⑩加入２００μＬ０．１×ＴＥ（ｐＨ值８．０）溶解ＤＮＡ，

放入４℃冰箱备用。
１．３．２　ＤＮＡ的检测方法　分别采用紫外分光光度法、琼脂
糖凝胶电泳法检测所得ＤＮＡ的质量和得率。

（１）紫外分光光度计检测：提取的 ＤＮＡ用核酸测定仪
（ＥｐｐｅｎｄｏｒＢｉｏｐｈｏｔｏｍｅｐｅｒｐｌｕｓ）分光光度计进行定量检测。取
５０μＬ０．１×ＴＥ作为空白对照，依次加入ＤＮＡ样品置于比色皿
中，记录相应Ｄ２６０ｎｍ／Ｄ２８０ｎｍ、Ｄ２６０ｎｍ／Ｄ２３０ｎｍ值，计算ＤＮＡ得率。

（２）电泳检测：用琼脂糖凝胶电泳检测提取的ＤＮＡ（电泳
缓冲液用１×ＴＢＥ溶液），用美国 ＢＩＯ－ＲＡＤ公司生产的 Ｇｅｌ
ＤＯＣＴＭＸＲ＋凝胶成像系统检测和照相，保存。

２　结果与分析

纯的双链ＤＮＡ的Ｄ２６０ｎｍ／Ｄ２８０ｎｍ应大于１．８，纯 ＲＮＡ应达
２．０［９］，如果样品中有蛋白质或酚类污染 Ｄ２６０ｎｍ／Ｄ２８０ｎｍ将明显
低于１．８［１０］。０．１×ＴＥ溶解后经紫外分光光度计检测，其
Ｄ２６０ｎｍ／Ｄ２８０ｎｍ均为１．８～１．９，产率达１００ｎｇ／μＬ，基本上没有
蛋白质等杂质污染［１１］。植物组织中所含的多糖和蛋白质等

对总ＤＮＡ样品的影响也很大，提取样品中含有较多多糖，
ＤＮＡ沉淀溶解在０．１×ＴＥ后形成黏稠溶液，电泳时形成明显
拖带［１２］。

２．１　４种方法对延胡索不同部位ＤＮＡ提取结果分析
对同一产地的延胡索叶片及块茎进行了１０个批次的试验，

并且在每个批次中，对延胡索的同一部位做了５个平行试验。
用紫外分光光度计分别检测了 ＣＴＡＢ法、改良的 ＣＴＡＢ

法、ＳＤＳ法、改良的 ＳＤＳ法对延胡索叶片及块茎基因组 ＤＮＡ
的提取结果（表１）。

表１　４种方法对延胡索不同部位ＤＮＡ提取结果

部位 批次

ＣＴＡＢ法 改良ＣＴＡＢ法 ＳＤＳ法 改良ＳＤＳ法
Ｄ２６０ｎｍ／
Ｄ２８０ｎｍ

Ｄ２６０ｎｍ／
Ｄ２３０ｎｍ

得率

（μｇ／ｇ）
Ｄ２６０ｎｍ／
Ｄ２８０ｎｍ

Ｄ２６０ｎｍ／
Ｄ２３０ｎｍ

得率

（μｇ／ｇ）
Ｄ２６０ｎｍ／
Ｄ２８０ｎｍ

Ｄ２６０ｎｍ／
Ｄ２３０ｎｍ

得率

（μｇ／ｇ）
Ｄ２６０ｎｍ／
Ｄ２８０ｎｍ

Ｄ２６０ｎｍ／
Ｄ２３０ｎｍ

得率

（μｇ／ｇ）

叶片 １ １．６１ ０．７９ ８１．３３ １．９６ １．３６ ８５．１２ １．５３ — １９５．５１ １．６４ — ９４．１４
２ １．５２ ０．５６ ７０．７７ １．９９ １．４４ ８６．９５ １．４３ — ４０３．５２ １．３６ ０．６２ １５８．２５
３ １．４９ ０．８４ ６２．２３ １．７１ １．１０ ８８．６６ １．５７ — ２７３．８０ １．５６ ０．７７ １７４．１８
４ １．４３ ０．９７ ７２．３７ １．７８ １．１０ ９４．６２ １．４０ ０．６５ １７６．３３ １．５０ ０．６７ １２５．００
５ １．５６ １．１１ ７４．４１ １．８１ ０．７０ ６４．５４ １．２９ — ４６０．００ １．５５ ０．４９ ８５．５４
６ １．５３ １．１３ ４９．４２ １．９３ ０．９５ ８９．５５ １．２７ — ３９５．３１ １．４３ ０．４１ ９２．７３
７ １．３４ ０．９５ ７５．３４ １．９１ １．５３ ９３．３０ １．５０ — ３５７．１６ １．６２ ０．４４ ８９．６１
８ １．７２ １．５６ ９１．６６ １．７９ １．２５ ７５．４８ １．４４ １．２０ ３２５．０６ １．５４ — ９０．５８
９ １．７２ １．３４ １３２．８０ ２．０３ １．０５ ９３．７１ １．６４ １．６２ ２３６．３１ １．７０ ０．５８ ９９．４０
１０ １．５４ １．１７ ８８．９３ １．８７ １．２４ １０２．２８ １．５２ １．４０ ３５９．３４ １．４５ ０．７３ １２８．４０
平均 １．５５ １．０４ ７９．９３ １．８８ １．１７ ８７．４２ １．４６ １．２２ ３１８．２３ １．５４ ０．５９ １１３．７８

块茎 １ １．９９ １．５８ １１７．２０ ２．０１ １．６２ １５２．３９ １．９０ １．３０ ４０９．４０ １．８１ １．２０ １６７．２８
２ １．８３ １．３９ １３８．４９ １．８８ １．５２ １１５．４９ １．７１ ０．９１ １６９．１５ １．８６ １．００ ２８９．１７
３ ２．０３ １．６９ ５７．８３ ２．０８ １．５１ １０８．９９ １．７５ １．０７ ２５３．０３ １．７５ １．１３ ３７６．１７
４ １．９２ １．６５ ２３９．５７ ２．１３ １．９０ ９６．７３ １．９７ １．２８ ２４２．１４ １．８０ １．０９ ２８６．３５
５ １．８８ １．７６ ２９８．１０ ２．１３ １．６４ ９１．３７ １．６８ １．１７ ３７３．９４ １．７０ — ３１１．５２
６ ２．００ １．８９ ３８３．７２ １．８７ １．４６ ８５．４６ １．７５ １．１３ ４１５．９０ ２．１７ １．６８ １３４．５３
７ １．８０ １．５２ ３３８．０８ ２．０１ １．７２ １１８．０２ １．６２ １．５４ ２４３．５４ ２．０１ １．７８ １１８．０２
８ １．８３ １．４０ ７８．１０ １．８８ １．３６ １５３．６７ １．６３ １．２１ ２２４．８９ １．９７ １．５３ １１１．１３
９ １．９１ １．５２ １０４．０５ １．９７ １．５７ ９６．６６ １．９０ １．０６ ２８０．７３ ２．００ １．６５ １５３．６７
１０ １．９０ １．６１ ８６．２１ ２．０３ １．６３ ７０．６８ １．８５ １．６６ ４０９．２９ ２．０３ １．７７ ９６．６６
平均 １．９１ １．６０ １８４．１４ ２．００ １．５９ １０８．９５ １．７８ １．２３ ３０２．２０ １．９１ １．４３ ２０４．４５
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　　由表 １可知，对延胡索叶片采用 ＣＴＡＢ法进行提取，
Ｄ２６０ｍｍ／Ｄ２８０ｎｍ在１．３４～１．７２之间，平均值为１．５５，平均得率
为 ７９．９３μｇ／ｇ；采用改良的 ＣＴＡＢ法进行提取，Ｄ２６０ｎｍ／Ｄ２８０ｎｍ
在 １．７１～２．０３之 间，平 均 值 为 １．８８，平 均 得 率 为
８７．４２μｇ／ｇ；采用 ＳＤＳ法进行提取，Ｄ２６０ｍｍ／Ｄ２８０ｎｍ在 １．２７～
１６４之间，平均值为１．４６，平均得率为３１８．２３μｇ／ｇ；采用改
良的ＳＤＳ法进行提取，Ｄ２６０ｍｍ／Ｄ２８０ｎｍ在 １．３６～１．７０之间，平
均值为１．５４，平均得率为１１３．７８μｇ／ｇ。对延胡索块茎采用
ＣＴＡＢ法进行提取，Ｄ２６０ｍｍ／Ｄ２８０ｎｍ在１．８０～２．０３之间，平均值
为１．９１，平均得率为１８４．１４μｇ／ｇ；采用改良的 ＣＴＡＢ法进行
提取，Ｄ２６０ｍｍ／Ｄ２８０ｎｍ在１．８７～２．１３之间，平均值为２．００，平均
得率为１０８．９５μｇ／ｇ；采用 ＳＤＳ法进行提取，Ｄ２６０ｍｍ／Ｄ２８０ｎｍ在
１．６２～１．９７之间，平均值为１．７８，平均得率为３０２．２０μｇ／ｇ；
采用改良的ＳＤＳ法进行提取，Ｄ２６０ｍｍ／Ｄ２８０ｎｍ在１．７０～２．１７之
间，平均值为１．９１，平均得率为２０４．４５μｇ／ｇ。
２．２　４种方法提取延胡索不同部位ＤＮＡ的凝胶电泳结果

ＣＴＡＢ法、改良ＣＴＡＢ法、ＳＤＳ法、改良ＳＤＳ法提取延胡索
叶片、块茎ＤＮＡ的凝胶电泳结果见图 １至图 ８。可知改良
ＣＴＡＢ法适合延胡索叶片 ＤＮＡ提取，ＳＤＳ法适合延胡索块茎
ＤＮＡ提取。

３　讨论

影响植物基因组提取的因素有多种，如材料状况、细胞提

取液用量、三氯甲烷／异戊醇的比例及用量和选用的方法都可
影响植物基因组ＤＮＡ的提取［１３］。本试验过程使用的三氯甲

烷／异戊醇体积比及用量均相同，采用的延胡索材料来自相同
的产地，材料状况及处理方式一致。

从４种方法对延胡索叶片 ＤＮＡ的提取效果看，ＣＴＡＢ法
Ｄ２６０ｍｍ／Ｄ２８０ｎｍ在１．３４～１．７２之间，平均值为１．５５，Ｄ值不集
中，得率较低，凝胶电泳结果显示拖尾现象严重。改良的

ＣＴＡＢ法Ｄ２６０ｍｍ／Ｄ２８０ｎｍ在１．７１～２．０３，平均值为１．８８，Ｄ值集
中，得率较高，凝胶电泳结果显示拖尾现象最少，表明改良的

ＣＴＡＢ法提取的ＤＮＡ较纯，完整度好。ＳＤＳ法虽然使ＤＮＡ的
得率提高，但Ｄ值不集中，不能有效除去酶类和多糖类杂质，
ＤＮＡ降解严重［１４］，所提取的 ＤＮＡ纯度差。凝胶电泳结果表
明，改良的 ＳＤＳ法提取的 ＤＮＡ杂质多，降解较严重。所以，
改良的ＣＴＡＢ法更适合延胡索叶片ＤＮＡ的提取。

从４种方法对延胡索块茎 ＤＮＡ的提取效果看，ＣＴＡＢ法
Ｄ２６０ｍｍ／Ｄ２８０ｎｍ值在１．８０～２．０３之间，平均值为１．９１，改良的
ＣＴＡＢ法Ｄ２６０ｍｍ／Ｄ２８０ｎｍ在１．８７～２．１３之间，平均值为２．００，Ｄ
值集中，表明两者提取的ＤＮＡ含ＲＮＡ较多，且这２种方法的
电泳结果表明ＤＮＡ降解较严重。ＳＤＳ法测得数据在１．６２～
１９７之间，Ｄ值较集中，平均值为１．７８，表明 ＳＤＳ法纯度较
好，电泳结果表明 ＤＮＡ降解最少。改良的 ＳＤＳ测得 Ｄ２６０ｍｍ／
Ｄ２８０ｎｍ在１．７０～２．１７之间，数据不集中，平均值为 １．９１，且
ＤＮＡ有较多降解。所以ＳＤＳ法更适于延胡索块茎ＤＮＡ的
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枇杷 ＳＲＡＰ标记体系优化及对枇杷矮化杂交种的鉴定
袁卫明１，宋虎卫２，杨益花１，王化坤１，张云峰２

（１．苏州农业职业技术学院，江苏苏州２１５００８２；
２．淮阴师范学院生命科学学院／江苏省环洪泽湖生态农业生物技术重点实验室，江苏淮安２２３３００）

　　摘要：通过单因素分析试验对枇杷ＳＲＡＰ扩增程序中退火温度和扩增体系中４个主要因子ＤＮＡ、ｄＮＴＰｓ、Ｔａｑ酶及
Ｐｒｉｍｅｒｓ含量进行优化，在此基础上对枇杷矮化杂交种８６１品系的真实性及其与８个白沙枇杷品种间亲缘远近关系进
行了ＳＲＡＰ标记鉴定与分析。结果发现：（１）优化后的枇杷ＳＲＡＰ体系（１５μＬ）为：１．５μＬ１０×ＰＣＲｂｕｆｆｅｒ（Ｍｇ２＋ｐｌｕｓ），
９．９μＬｄｄＨ２Ｏ，３６ｎｇＤＮＡ，１．２μＬ２．５ｍｍｄ／ＬｄＮＴＰｓ，０．４８μＬ１０μｍｄ／Ｌ上下游 Ｐｒｉｍｅｒ，０．２４μＬ２．５Ｕ／μＬＴａｑ酶；

ＳＲＡＰ后３５个循环中退火温度优化为５０℃（引物 Ｔｍ ＞４８℃时）或４５℃（引物 Ｔｍ ＜４８℃时）复性１ｍｉｎ。（２）６对

ＳＲＡＰ引物在矮化杂种８６１品系中均扩增出父本特异带，表明其为真实杂交种。（３）杂种８６１品系与８个白沙枇杷品
种可被划分为３大类群（由近及远）：５个江苏枇杷资源品种群（包含杂种８６１及其父本）、浙江栽培品种宁海白和实生
冠玉类群（３个品种）。以上结果表明，优化后的ＳＲＡＰ体系能良好适用于枇杷杂种鉴定和亲缘关系分类等枇杷分子
辅助育种工作。

　　关键词：枇杷；ＳＲＡＰ标记；体系优化；矮化杂种；鉴定
　　中图分类号：Ｓ６６７．３０３　　文献标志码：Ａ　　文章编号：１００２－１３０２（２０１５）１２－００３６－０５

收稿日期：２０１４－１１－２１
基金项目：国家公益性行业（农业）科研专项（编号：２０１００３０７３）；江
苏省科技支撑计划（编号：ＢＥ２０１０３２２）；江苏省自然科学基金（编
号：ＢＫ２０１１３１６）。
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栽培育种与技术推广工作。Ｅ－ｍａｉｌ：ｙｗｍ３５７＠１６３．ｃｏｍ。

　　枇杷（ＥｒｉｏｂｏｔｒｙａｊａｐｏｎｉｃａＬｉｎｄｌ．）系蔷薇科苹果亚科
（Ｍｌｏｉｄｅａｅ）枇杷属（Ｅｒｉｏｂｏｔｒｙａ）常绿乔木果树，果实营养丰富，
并具有止咳、抗癌等药用价值，栽培经济价值高。我国是枇杷

的起源地，种质资源丰富，原产于我国的枇杷属植物有２１个
大种类［１－２］，我国培育的枇杷栽培品种已超过１００种［３］。然

而，目前我国枇杷栽培品种仍以大或中冠乔化稀植树体为主，

缺少矮化密植品种，易导致管理不便，产量、品质和效益降低，

以及难以适应设施栽培等现实问题。我们经过多年的实践探

索，从半矮化枇杷双亲品种甜种与白玉杂交的Ｆ１代植株在性
状分离后，通过形态学鉴定获得了矮化性状突出、稳定的枇杷

杂交株系８６１。进一步利用分子标记技术对枇杷矮化杂交种
真实性进行分子水平鉴定及评价，是加快枇杷矮化育种进程

的必需工作。目前，ＲＡＰＤ、ＳＳＲ等分子标记技术已在桃［４］、

梨［５］、杨梅［６］、香橙［７］、李［８］、石榴［９］等果树品种遗传多样性

与亲缘关系评价、杂交后代鉴定等育种工作方面进行了应用。

相关序列扩增多态性 （ｓｅｑｕｅｎｃｅ－ｒｅｌａｔｅｄａｍｐｌｉｆｉｅｄ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，ＳＲＡＰ）是２００１年由美国加州大学蔬菜系 Ｌｉ和
Ｑｕｒｉｏｓ发明的一种基于 ＰＣＲ反应的分子标记技术，具有简
便、快速高效、共显性、产率高、重复性好、多态性丰富、成本低

及无需预知物种序列信息等众多优点［１０－１２］。ＳＲＡＰ标记克
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