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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
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　　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。
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　　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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服了ＲＡＰＤ标记的重复性差、ＡＦＬＰ标记的繁锁昂贵、ＩＳＳＲ属
显性标记的不足［１３－１４］。ＳＳＲ标记也以多态性高、重复性好、
共显性等优点获得高度公认，但其高效引物的开发依赖于物

种基因组序列（枇杷基因组尚未测序），而且ＳＳＲ标记位点与
目标基因相距一般较远，对性状预测准确性降低［１５］。ＳＲＡＰ
标记主要针对开放阅读框（ＯＲＦｓ）进行扩增（上游引物针对
外显子区域，下游引物针对内含子、启动子区域进行扩增），

因物种、个体的内含子、启动子及间隔区长度不同而产生多态

性［１６］，且引物设计无需预知物种基因组序列［１２］。ＳＲＡＰ技术
目前已广泛应用于植物遗传多样性分类、遗传图谱构建、亲缘

关系分析、品种指纹图谱鉴别、杂交后代与种子纯度鉴定、目

标基因定位等分子标记辅助育种方面［１３－１５，１７］。

ＳＲＡＰ最佳反应体系与植物种类有关［１３，１７－１８］，前人在苹

果［１０］、葡萄［１７］、三华李［１８］、柑橘［１９］、柿［２０］、澳洲坚果［２１］、核

桃［２２］等果树上进行了ＳＲＡＰ体系优化，乔燕春等以西班牙枇
杷品种Ｊａｖｉｅｒｉｎ为试材进行了ＳＲＡＰ体系优化，但多次实践发
现其在实生冠玉、丰玉等国内某些枇杷品种扩增中并不能获

得良好条带［１１］。本研究通过单因素分析试验，以我国枇杷品

种为材料，先对枇杷ＳＲＡＰ技术体系进行优化，然后应用其对
枇杷矮化杂交种真实性及其与８个枇杷品种遗传多样性与亲
缘关系进行分析，为枇杷矮化杂交育种和品种指纹图谱的建

立提供技术支持。

１　材料与方法

１．１　试验材料
试验用的枇杷品种（系）来自江苏省太湖常绿果树技术

推广中心（苏州）江苏省枇杷种质资源圃，包括半矮化双亲品

种白玉（母本）与甜种（父本）及其Ｆ１代杂交种８６１品系，５个
江苏枇杷资源品种：实生冠玉、冠玉、美玉、丰玉、青种，１个浙
江资源品种宁海白，共９个均为白沙系统枇杷品种（系）。初

夏采集幼叶，置于冰盒即刻带回实验室，用自来水洗净叶面灰

尘及绒毛后晾干，供提取ＤＮＡ用。
ＳＲＡＰ扩增试剂 Ｔａｑ酶与 １０×ＰＣＲｂｕｆｆｅｒ（Ｍｇ２＋Ｐｌｕｓ）、

ｄＮＴＰｓ购自广东东盛生物科技有限公司（国产），ＤＮＡ提取及
电泳相关试剂 ＣＴＡＢ、ＰＶＰＫ－３０、琼脂糖、ＭａｒｋｅｒＤ２０００、乙
醇、氯仿、异戊醇、ＫＣｌ等均购自北京天根（ＴＩＡＮＧＥＮ）生化科
技有限公司。ＳＲＡＰ引物来源于发明人Ｌｉ和Ｑｕｉｒｏｓ报道的引
物库［１０］：反向引物ｍｅ１～９，正向引物ｅｍ１～１１，随意组合后进
行多态性引物对筛选，引物由上海赛百盛基因技术有限公司

合成。

１．２　试验方法
１．２．１　ＤＮＡ的提取　称取各枇杷品种（系）幼叶２．０ｇ，置于
研钵中加入液氮，快速研磨至细粉，采用改良ＣＴＡＢ法提取枇
杷基因组ＤＮＡ［２３］。将所有品种 ＤＮＡ浓度定量到３０ｎｇ／μＬ，
取１μＬ加入５μＬ６×Ｌｏａｄｉｎｇｂｕｆｆｅｒ混匀，０．８％琼脂糖凝胶
电泳检测。

１．２．２　ＳＲＡＰ退火温度试验　在 Ｌｉ和 Ｑｕｉｒｏｓ发明的 ＳＲＡＰ
扩增程序［１０］基础上，根据引物 Ｔｍ分布范围设置３个不同退
火温度：５０、４７、４５℃，其余保持不变，即全程序为：９４℃预变
性５ｍｉｎ，先５个循环（９４℃１ｍｉｎ，３５℃１ｍｉｎ，７２℃１ｍｉｎ），
再３５个循环（９４℃变性１ｍｉｎ，不同退火温度 １ｍｉｎ，７２℃
１ｍｉｎ），最后 ７２℃延伸 １０ｍｉｎ。在同一台 ＧｅｎｅＡｍｐＰＣＲ

Ｓｙｓｔｅｍ９７００扩增仪上进行，用２．０％琼脂糖凝胶电泳，ＥＢ染
色２０ｍｉｎ后在Ｂｉｏ－ｒａｄ凝胶成像系统中检测条带，用Ｑｕａｎｔｉ
ｔｙＯｎｅ４．６软件分析图像。
１．２．３　ＳＲＡＰ反应体系参数的优化　采用单因素梯度变化
分析法对ＳＲＡＰ反应体系中４种主要参数ＤＮＡ模板、ｄＮＴＰｓ、
Ｐｒｉｍｅｒｓ、Ｔａｑ酶的含量进行水平设计（表１）。ＳＲＡＰ反应总体
积为１５μＬ，以丰玉与实生冠玉各５０％ ＤＮＡ混合样为模板进
行试验。

表１　枇杷ＳＲＡＰ反应体系中４种主要参数用量水平设计

可变因素 ＤＮＡ（３０ｎｇ／μＬ） ｄＮＴＰｓ（２．５ｍｍｏｌ／μＬ） Ｐｒｉｍｅｒｓ（１０μｍｏｌ／μＬ） Ｔａｑ酶（２．５Ｕ／μＬ）
试验水平 ０．６、１．２、２．０、３．２μＬ ０．９６、１．２、１．４４、１．６８μＬ ０．３６、０．４８、０．６０、０．７２μＬ ０．４８、０．６０、０．７２、０．８４Ｕ

固定因素 １．５μＬ１０×ＰＣＲｂｕｆｆｅｒ，
１．２μＬｄＮＴＰｓ，０．４８μＬ
Ｐｒｉｍｅｒｓ，０．２４μＬＴａｑ酶

１．５μＬ１０×ＰＣＲｂｕｆｆｅｒ，
１．２μＬＤＮＡ，０．４８μＬ
Ｐｒｉｍｅｒｓ，０．２４μＬＴａｑ酶

１．５μＬ１０×ＰＣＲｂｕｆｆｅｒ，
１．２μＬｄＮＴＰｓ，１．２μＬＤＮＡ，
０．２４μＬＴａｑ酶

１．５μＬ１０×ＰＣＲｂｕｆｆｅｒ，
１．２μＬｄＮＴＰｓ，０．４８μＬ
Ｐｒｉｍｅｒｓ，１．２μＬＤＮＡ

　　注：ＳＲＡＰ反应总体积为１５μＬ。

１．２．４　ＳＲＡＰ对枇杷矮化杂种真实性的鉴定　以枇杷矮化
杂交种８６１品系及其父本（甜种）、母本（白玉）分离的 ＤＮＡ
为材料，应用优化后的枇杷ＳＲＡＰ标记体系，用筛选出的具有
多态性的１６对引物组合进行 ＳＲＡＰ扩增，２．２％琼脂糖凝胶
电泳检测。杂种真伪性判断标准是看杂种ＳＲＡＰ图谱中是否
存在父本特征带，若有则确定为父母本真实杂交后代［１２，２４］。

１．２．５　ＳＲＡＰ对枇杷矮化杂种与其他８个枇杷品种间聚类分
析　以枇杷矮化杂交种８６１品系及其双亲品种白玉（母本）
与甜种（父本）、５个江苏枇杷资源品种（实生冠玉、冠玉、美
玉、丰玉、青种）和１个浙江品种（宁海白）分离的 ＤＮＡ为材
料，应用优化后的枇杷ＳＲＡＰ标记体系用１６对引物进行扩增
和电泳检测（条件同上），筛选出能区分开９个品种（系）的
ＳＲＡＰ多态性图谱。根据电泳图谱中条带的有无转化成［０，
１］距阵，利用ＮＴＳＹＳ－ＰＣ２．１０ｅ软件计算相似系数，并根据

相似性系数ＳＭ矩阵采用ＵＰＧＭＡ法聚类分析，构建遗传多样
性树状图，分析９个品种（系）间亲缘远近关系。

２　结果与分析

２．１　枇杷ＳＲＡＰ退火温度的选择
退火温度是影响ＰＣＲ扩增产物片段（带）数量及特异性

的关键因素。Ｌｉ和 Ｑｕｉｒｏｓ提供的 ＳＲＡＰ－ＰＣＲ引物库［１０］中

正、反向引物（ｍｅ１～９和 ｅｍ１～１１）Ｔｍ 值分布在 ４５．１～
５１．８℃范围内，差异度较大，因此根据引物Ｔｍ组合情况分区
优化退火温度是有效开展枇杷ＳＲＡＰ辅助育种工作的必要前
提。当采用较低Ｔｍ值引物组合 ｅｍ４／ｍｅ５（Ｔｍ分别为４６．１、
４８．７℃ ℃）进行ＳＲＡＰ扩增时，在设置的３个退火温度中，以
４５℃复性时条带较多且明晰，５０℃效果次之，而４７℃时几乎
无扩增产物（图１）；当以较高 Ｔｍ值引物组合 ｅｍ１０／ｍｅ５（Ｔｍ
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分别为 ４８．１、５０．２℃）进行 ＳＲＡＰ扩增时，退火温度则以
５０℃ 时条带丰度和质量最好，４７℃次之，而４５℃结果最差
（图１－Ｂ）。用上述２组引物进行 ＳＲＡＰ重复试验后条带结
果也稳定。我们选取的２对多态性引物 Ｔｍ值基本代表了 Ｌｉ
和Ｑｕｉｒｏｓ的ＳＲＡＰ引物库［１０］Ｔｍ范围（４５．１～５１．８℃），因此
ＳＲＡＰ在枇杷上扩增的适宜退火温度为：当引物对中 Ｔｍ最低
值＞４８℃时，以５０℃退火效果最好，而当引物对中 Ｔｍ最低
值＜４８℃时，则以４５℃为退火温度较适宜。
２．２　枇杷ＳＲＡＰ模板ＤＮＡ和Ｔａｑ酶含量的优化

在枇杷ＤＮＡ含量筛选试验中，ＳＲＡＰ检测结果表明：１８、
３６ｎｇＤＮＡ含量扩增谱中主带强亮和弱带数量多，而
６０、９６ｎｇＤＮＡ含量几乎没有扩增出弱带（图２－Ａ），所以选
取３６ｎｇＤＮＡ模板用量进行后续扩增。

在ＴａｑＤＮＡ聚合酶含量筛选试验中，ＳＲＡＰ结果表明：在
１５μＬ体系中，加入０．６０、０．７２、０．８４Ｕ的ＴａｑＤＮＡ聚合酶含
量均扩增出了相一致的较多条带，但相比之下，以０．６０ＵＴａｑ
聚合酶扩增的主带最强（图２－Ｂ），而０．４８ＵＴａｑ聚合酶几乎
未扩增出弱带。从节约角度综合考虑，选择０．６０ＵＴａｑ聚合酶 进行枇杷ＳＲＡＰ扩增。

２．３　枇杷ＳＲＡＰ扩增ｄＮＴＰｓ和Ｐｒｉｍｅｒｓ含量的优化
在枇杷ｄＮＴＰｓ含量筛选试验中，ＳＲＡＰ检测结果表明：加

入１．２０、１．４４μＬｄＮＴＰｓ（２．５ｍｍｏｌ／μＬ）时扩增的主带较强

（１５μＬ体系），而０．９６、１．６８μＬｄＮＴＰｓ用量扩增的主带较弱
（图３－Ｃ）。从节约角度考虑，选取１．２０μＬｄＮＴＰｓ体积用量
进行枇杷ＳＲＡＰ扩增。

　　在１０μｍｏｌ／μＬＰｒｉｍｅｒｓ（引物）含量筛选试验中，ＳＲＡＰ检
测结果表明：０．３６、０．４８μＬＰｒｉｍｅｒｓ体积用量扩增的主带较
强，弱带能显现（图２－Ｄ），而０．６０、０．７２μＬＰｒｉｍｅｒｓ扩增使
有些弱带消失，因此、选取０．４８μＬＰｒｉｍｅｒｓ体积用量进行枇

杷ＳＲＡＰ扩增。
２．４　ＳＲＡＰ标记技术对枇杷矮化杂交后代真实性的鉴定

应用优化后的枇杷 ＳＲＡＰ技术体系，对半矮化双亲枇杷
品种白玉（母本）与甜种（父本）杂交Ｆ１代中１株具有矮化形
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态学特征的宝贵株系８６１进行分子标记鉴定，结果表明，ｅｍ３／
ｍｅ５、ｅｍ５／ｍｅ６、ｅｍ１０／ｍｅ７、ｅｍ４／ｍｅ５、ｅｍ８／ｍｅ６、ｅｍ９／ｍｅ３等６对
引物在矮化杂种８６１植株中扩增出了父本特异带，即父本特有
而母本缺失带（图３－Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｅ、Ｆ、Ｇ）。判断杂交后代真实性
的标准，目前最根本的看法是杂交株中出现父本特征

带［１２，１６，２４］，若杂种中只具有母本特异带则被认为是母本自花

授粉形成的自交后代，即假杂种［１２］。因此，６对引物都扩增
出父本特征带，这充分表明矮化杂种８６１为父母本的真实杂
交后代。

　　此外，引物对ｅｍ１１／ｍｅ２和ｅｍ１０／ｍｅ７在杂种８６１株系中
分别产生了１条创新带，即父母本中都不具有的带（图３－
Ｄ），以及１条缺失带，即父母本中共有的带消失 （图３－Ｃ），
这种情况表明杂交种８６１株系中 ＤＮＡ获得了双亲遗传之外
的变异［２５］。

２．５　ＳＲＡＰ标记对枇杷矮化杂种与其他白沙枇杷品种聚类
分析

从１６对 ＳＲＡＰ引物组合中筛选出３对多态性丰富的引
物对，即 ｅｍ９／ｍｅ３、ｅｍ６／ｍｅ６、ｅｍ４／ｍｅ５能将 ９个枇杷品种
（系）完全区分开（图４－Ａ），３对引物共扩增出４１个多态性
位点，平均每对引物扩增出１３．６个位点，说明优化后的ＳＲＡＰ
体系具有高产率和良好的多态区分性，完全适用于枇杷遗传

育种研究。

　　聚类分析结果表明，杂种８６１品系与８个白沙系统枇杷
品种间，在遗传相似系数为０．７４１处可被划分为３大类群（图
４－Ｂ）：第Ⅰ大类群包括杂种８６１品系与其父本在内的５个
江苏枇杷资源品种群，其中矮化杂种８６１与其父本甜种优先
并列聚在一起，体现出二者高度近亲遗传关系，然后它们依次

与美玉、丰玉和青种江苏枇杷栽培品种聚在一起；第Ⅱ类只有
宁海白品种，为浙江枇杷种质资源培育的栽培品种，表现出与

第Ⅰ类群江苏枇杷种质资源培育的５个栽培品种亲缘关系相
距较远；第Ⅲ类群包括实生冠玉、冠玉和白玉（母本）３个品
种，皆由江苏枇杷资源实生选种而来，暂称为实生冠玉类群，

其中白玉与冠玉２个栽培品种优先聚在一起，然后才与实生
冠玉聚在一起，具有形态学分类合理性。从本 ＳＲＡＰ标记聚
类结果可以看出，杂交亲本中母本白玉（第Ⅲ类群）与父本甜
种（第Ⅰ类群）的亲缘关系相距较远（遗传距离为０．５４８），符
合杂交亲本间亲缘关系相距较远的一个基本原则。上述

ＳＲＡＰ聚类分析结果与９个枇杷品种（系）基于叶片、果实等
形态学分类结果基本上一致。

３　讨论

３．１　枇杷ＳＲＡＰ标记技术体系的优化
ＳＲＡＰ最佳反应体系与植物种类有关［１３，１７－１８，２６－２７］，还受

选购的 ＰＣＲ试剂及 ＰＣＲ仪影响。前人在苹果［１０］、葡萄［１７］、

三华李［１８］、柑橘［１９］、柿［２０］、澳洲坚果［２１］、核桃［２２］等果树上均

进行了相应 ＳＲＡＰ体系优化。乔燕春等［１１］２００８年以西班牙
枇杷品种Ｊａｖｉｅｒｉｎ为试材进行了ＳＲＡＰ体系优化，但实践发现
其在国内某些枇杷品种（如本试验中的实生冠玉、丰玉品种）

扩增中并未获得良好条带，因此，根据物种进行ＳＲＡＰ体系的
优化是获得良好研究结果的先决条件。

　　ＳＲＡＰ反应体系中不同关键因子对扩增产物的影响机理
是不同的。ＤＮＡ模板含量制约 ＳＲＡＰ扩增产物的得率和特
异性，ＤＮＡ含量过高会增加非特异性产物，影响结果可靠性；
而含量过少时分子碰撞概率减小致扩增不稳定或产物量不

足、弱带过多或无条带［２８－２９］。ｄＮＴＰｓ为 ＤＮＡ合成提供核苷
酸来源，影响ＳＲＡＰ扩增产物量，其浓度过高会导致核苷酸的
错误掺入形成假带，过低则降低ＤＮＡ合成效率导致条带数量
减少甚至多态性消失［３０］。Ｐｒｉｍｅｒｓ浓度过高会加剧非特异性
扩增和错配使伪带增多，过低则降低扩增产物量形成大量弱

带或丢带［２９－３０］。Ｔａｑ酶用量直接影响ＳＲＡＰ多态性扩增产率
和结果的稳定重现性，用量过大易产生非特异产物条带，过小

则限制扩增效率使产物量减少［２８－３０］。Ｔａｑ酶质量也是决定
ＳＲＡＰ扩增产物比率的关键因素，本试验采购的 Ｔａｑ酶为国
产中等质量，虽然有些检测结果中存在模糊的弱带现象，但并

不影响得出枇杷杂种鉴定和聚类分析结论的合理性。因此，

本试验确立的枇杷ＳＲＡＰ优化技术体系，对我国枇杷分子遗
传研究与辅助育种有着重要应用价值。

３．２　ＳＲＡＰ标记在枇杷矮化杂种鉴定及聚类分析中的应用
ＳＲＡＰ标记是Ｌｉ和Ｑｕｉｒｏｓ在总结ＲＡＰＤ、ＡＦＬＰ、ＳＳＲ等分

子标记优缺点的基础上开发的一种基于 ＰＣＲ反应的分子标
记技术［１０］，方兴未艾。利用 ＳＲＡＰ标记进行杂种鉴定，不仅
操作方便、省时省钱，而且结果客观可信。ＳＲＡＰ对杂种真实
性的判断标准，目前比较公认的依据是杂种中有无扩增出父

本特征带，即具有父本特异带的杂交后代判断为真杂

种［３，１２，２４］，若只具有母本特征带，则很可能是通过母本自花授

粉形成的自交后代，判断为假杂种［３，２４］，这在假俭草［１２］、结缕

草［１６］杂种及苦瓜［３１］种子纯度鉴定方面都进行了应用。本试

验中有６对ＳＲＡＰ引物在枇杷矮化杂交种８６１株系中都扩增
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出父本（甜种）的特征带，因此可以充分判断其为矮化真杂

种，这对我国枇杷矮化新品种培育具有重要意义。另外，有２
对引物在枇杷杂种 ８６１株系中还各产生了 １条创新带
（图３－Ｄ）和１条缺失带（图３－Ｃ），说明杂种株系中ＤＮＡ发
生了部分序列的变异，这也可能是导致其产生矮化性状的分

子机理之一，需要做进一步的遗传变异筛查研究。在 ＳＲＡＰ
对小麦与野燕麦远缘杂交后代的鉴定［２５］和枇杷杂交后代

ＲＡＰＤ鉴定［３］结果中，也出现了新带型或缺失带，乔燕春等直

接将只具有新带型的杂交种枇杷判断为真杂种［３］。我们认

为杂种株中若含有创新带或缺失带，还应同时具有父本特征

带，才能可靠地判断为真杂种。

在应用ＳＲＡＰ对矮化杂种８６１品系及其双亲与其他６个
枇杷品种间遗传多样性与亲缘关系聚类分析中，这９个同属
白沙系统的枇杷品种（系）总体上可被划分为３大类群：５个
江苏枇杷品种（系）群、浙江宁海白种群和实生冠玉类品种

群，这与它们基于叶片、果实等形态学特征划分类别基本上相

一致，体现出ＳＲＡＰ标记的客观、高效性。在５个江苏枇杷品
种（系）群中，杂种８６１与其父本甜种首先并列聚在一起，真
实反映了二者矮化特征高度相似的近亲关系，而母本白玉聚

在实生冠玉类群，与父本甜种之间遗传距离（０．５４８）较大，符
合杂交亲本选配基本原则之一。另外，浙江枇杷种质资源选

育的宁海白品种与江苏枇杷种质资源选育的８个品种（系）
划分为不同类群也是比较合理的，体现了白沙枇杷系统内不

同地区种质资源的遗传背景差异性。在这９个品种（系）中，
除杂种８６１是白玉与甜种通过有性杂交方式选育外，冠玉、白
玉、甜种、宁海白等其他８个白沙枇杷品种都是经过实生变异
选种方式产生，而且这８个品种的亲本系谱来源都不详。本
研究利用优化后ＳＲＡＰ标记对枇杷矮化杂交种真实性的鉴定
和分析其与其他白沙系统枇杷品种间亲缘关系的成果，将对

我国枇杷新品种培育具有重要参考价值。
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