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本研究对这方面内容进行了有效的补充。
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洋葱 ＥＳＴ－ＳＳＲ标记在大葱中的通用性及多态性分析
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３．河北农业大学生命科学学院，河北保定０７１０００）

　　摘要：以３１个大葱自交系为材料，用１４个洋葱ＥＳＴ－ＳＳＲ标记，对各个自交系的ＰＣＲ扩增产物进行分析。结果
表明，其中１３个ＥＳＴ－ＳＳＲ标记在大葱不同自交系上具有通用性，１个标记（ＡＣＭ０２４）在３１个大葱自交系上没有扩增
产物，可用于大葱与洋葱的区分；１３对引物在３１个自交系中共检测到等位位点２８个，平均每对引物可以检测到２．１５
个；通过扩增产物的多态性分析，１０个引物具有多态性；通过聚类分析获得了各个自交系间的遗传距离及各自交系间
的亲缘关系。在相似性系数０．７２水平上，自选材料１、日本品种山木一本与其他类型关系较远。各自交系间的遗传
距离在０～２．１１之间，其中遗传距离最小为０（２０１３年山东田选寒青巨葱与大梧桐象青叶１号；河北无极鸡腿葱与赞
皇选日本型大葱；横滨大葱与自选材料６），遗传距离最大值为２．１１（自选材料１与山木一本）。该研究为大葱品种鉴
定、遗传多样性分析、遗传图谱构建等奠定了基础。
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　　葱（Ａｌｌｉｕｍ ｆｉｓｔｕｌｏｓｕｍ Ｌ．）是百合科（Ｌｉｌｉａｃｅａｅ）葱属 （ＡｌｌｉｕｍＬ．）多年生草本植物。在我国有３个变种，即普通大
葱（Ａ．ｆｉｓｔｕｌｏｓｕｍ Ｌ．ｖａｒ．ｇｉｇａｎｔｅｕｍ Ｍａｋｉｏｎ）、分 葱 （Ａ．
ｆｉｓｔｕｌｏｓｕｍＬ．ｖａｒ．ｃａｅｓｐｉｔｏｓｕｍＭａｋｉｎｏ）和楼葱（Ａ．ｆｉｓｔｕｌｏｓｕｍＬ．
ｖａｒ．ｖｉｖｉｐａｒｕｍＭａｋｉｎｏ），各个变种内还有不同的栽培类型。在
北方地区种植的章丘大葱、北京高脚白、河北隆尧大葱、山东

莱芜鸡腿葱等均为普通大葱的栽培类型［１］。大葱在我国栽

培历史悠久，不仅作为重要的蔬菜和调味料作物，其食用及药

用价值也不断被人们发掘［２－３］，因此大葱的价值越来越被人

们所重视。但长期以来，大葱育种工作发展缓慢，大葱作物的

品质和产量潜力尚未被充分挖掘。
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ＥＳＴ－ＳＳＲ是目前分子育种中最常用的分子标记之一。
ＥＳＴ－ＳＳＲ标记来源于表达基因中相对保守的序列，该标记
不仅能够直接反映基因的编码信息，也为功能基因的直接鉴

定提供依据，还可以在种内不同栽培类型、属内不同种甚至科

内不同属种之间具有较好的通用性［４－７］。日本和美国学者开

发了葱属植物的 ＥＳＴ－ＳＳＲ标记［８－１０］，进而日本学者 Ｈｉｋａｒｕ
等利用４２个洋葱 ＳＳＲ、ＩｎＤｅｌ、ＣＡＰＳ、ｄＣＡＰＳ标记和２１２个大
葱 ＳＳＲ标记构建了大葱基于 ＳＳＲ标记的染色体连锁图
谱［１１］。我国大葱种质资源丰富，栽培类型多种多样，分析洋

葱ＥＳＴ－ＳＳＲ标记在不同大葱种质资源上的通用性研究还少
有报道。本研究选用洋葱ＥＳＴ－ＳＳＲ标记对大葱的多份种质
资源进行分析，为大葱种质资源鉴定、杂种纯度分析、亲缘关

系分析等研究提供了理论依据。

１　材料与方法

１．１　试验材料及基因组ＤＮＡ的提取
本试验材料为３１个不同来源的大葱自交系（表 １），于

２０１５年春季在石家庄农林科学研究院蔬菜研究所大葱试验基
地取材，在河北农业大学蔬菜种质创新与利用实验室内完成。

　　选取新鲜幼嫩的大葱叶片，采用常规 ＣＴＡＢ法提取基因
组ＤＮＡ，－２０℃保存。
１．２　ＥＳＴ－ＳＳＲ标记来源

ＥＳＴ－ＳＳＲ标记引自 ＶｅｇＭａｒｋｓ网站（ｈｔｔｐｓ：／／ｖｅｇｍａｒｋｓ．
ｎｉｖｏｔ．ａｆｆｒｃ．ｇｏ．Ｊｐ／ＶｅｇＭａｒｋｓ／ｊｓｐ／ｉｎｄｅｘ．ｊｓｐ），选取洋葱不同连
锁群上的 ＥＳＴ－ＳＳＲ标记，由生工生物工程（上海）股份有限
公司合成（表２）。

表１　大葱自交系材料

代号 来源 代号 来源 代号 来源

１ 自选材料１ １２ 辽研５号 ２２ 日本带回亚洲寒冬

２ 自选材料２ １３ 大梧桐象青叶１号 ２３ 河北无极鸡腿葱

３ ２０１３年山东田选寒青巨葱 １４ 辽宁辽研３号 ２４ 山木一本

４ 山东特选中华葱王 １５ 河北高脚白 ２５ 青川一本

５ ２００４年备圃定植的青叶１号Ｃ３ １６ 灵寿贾引安徽大葱 ２６ 赞皇选日本型大葱

６ ２０１１年山东田选大梧桐 １７ 山东１１金杆８８ ２７ 日本带亚洲寒冬

７ 自选材料３ １８ 河南伟葱８号 ２８ 大藏野

８ 自选材料４ １９ 无名 ２９ 横滨大葱

９ 李供市场购买特长白葱 ２０ 山东寒丰快葱 ３０ 自选材料５
１０ 河南巨葱８０白 ２１ 河南英邦国际 ３１ 自选材料６
１１ 山东章丘金柱

表２　洋葱不同连锁群的ＥＳＴ－ＳＳＲ标记

标记

序号
标记名称

引物序列

（５′→３′）
重复基序 染色体

１ ＡＣＭ１５４ Ｆ：ＣＴＴＧＴＴＴＴＧＧＣＡＧＴＴＧＧＧＡＴ；Ｒ：ＣＧＡＴＧＡＡＴＡＣＡＣＣＧＡＴＧＡＣＧ （ＧＡＡ）８ １
２ ＡＣＥ０２０ Ｆ：ＡＧＴＧＧＴＣＡＴＧＧＴＴＧＴＣＴＴＧＣＴＴ；Ｒ：ＴＧＣＡＣＡＡＧＴＡＣＡＣＡＧＣＧＡＣＡＡＡＣ （ＡＴ）３（ＡＣ）３ＡＴ（ＡＣ）４ ２
３ ＡＣＥ１１１ Ｆ：ＡＣＴＴＧＧＡＴＧＴＡＧＡＡＡＣＴＴＣＡＣＡＡＣＡＴＴ；Ｒ：ＴＴＧＡＣＣＴＡＡＣＡＡＡＴＡＴＡＧＴＣＣＣＡＣＡＡＡ （ＴＣＡ）１４ ２
４ ＡＣＭ０２４ Ｆ：ＣＣＣＣＡＴＴＴＴＣＴＴＣＡＴＴＴＴＣＴＣＡ；Ｒ：ＴＧＣＴＧＴＴＧＣＴＧＴＴＧＴＴＧＴＴＧ （ＧＣＡ）１０ ２
５ ＡＣＥ１０１ Ｆ：ＴＴＴＡＡＣＡＧＧＴＣＴＣＣＣＴＣＴＴＣＴＣＣＣＣ；Ｒ：ＡＧＧＧＧＧＴＡＣＴＴＴＣＡＴＣＡＣＴＣＣＧＴＴ （ＴＡＡ）３Ｃ（ＴＡ）５，（ＴＣ）６ ２
６ ＡＣＥ０４４ Ｆ：ＡＴＧＴＡＣＧＣＡＧＡＡＴＣＴＣＧＴＣＣＴＴＴＴ；Ｒ：ＴＴＣＡＡＡＴＴＣＴＴＴＴＧＣＴＧＡＴＧＧＧＴＴＣ （ＣＧＴ）７ ３
７ ＡＣＥ０８７ Ｆ：ＡＧＧＣＣＡＣＡＴＣＴＧＡＴＴＡＴＧＣＴＴＴＴＣＣ；Ｒ：ＴＣＣＣＧＧＡＡＴＣＴＴＧＡＡＴＡＧＡＡＧＡＣＡ （ＴＡ）３１ ４
８ ＡＣＭ００５ Ｆ：ＣＧＣＴＴＣＡＧＣＡＧＴＧＡＧＴＴＧＴＴ；Ｒ：ＴＧＴＴＧＴＣＣＧＡＴＡＣＡＧＡＧＴＴＧＣＴ （ＡＣＡ）５ ４
９ ＡＣＥ０３９ Ｆ：ＡＴＧＧＴＣＧＴＣＣＡＴＴＴＣＴＴＡＴＴＧＡＡＧＴ；Ｒ：ＴＴＧＡＴＧＴＡＴＧＡＧＧＣＡＧＣＡＴＴＣＴＡＣＴＧ （ＣＧ）４Ｃ（ＡＣ）４（ＴＣ）３Ｔ－ ４

（ＡＣ）４ＧＴＧＣＡ（ＴＧ）３
１０ ＡＣＭ０７１ Ｆ：ＴＣＴＣＡＴＴＴＣＡＡＣＴＴＴＣＴＡＣＣＴＡＴＣＣ；Ｍ：ＣＴＧＡＣＡＴＴＴＧＣＴＣＧＡＣＴＧＧＡ （ＡＧ）１０ ５
１１ ＡＣＥ１２７ Ｆ：ＴＣＧＡＧＡＣＧＡＧＣＡＣＧＣＡＴＧＡＡＡＡ；Ｒ：ＡＧＣＴＣＣＡＴＴＧＴＣＣＧＴＴＣＣＡＴＴ （ＴＧ）４ＴＡＴＧ（ＴＡ）６ＴＧ－ ５

ＴＧＧ（ＴＧ）３（ＴＡ）６
１２ ＡＣＭ０９６ Ｆ：ＧＴＧＧＧＣＡＡＴＴＣＡＣＧＴＴＡＴＧＴＧＴＧＴ；Ｒ：ＡＧＴＴＣＣＡＡＧＣＡＣＣＡＡＡＡＧＡＡＧＣＡＣ （ＣＴＡ）５ ６
１３ ＡＣＥ０８８ Ｆ：ＡＴＴＴＡＴＡＧＣＣＡＴＣＡＴＴＣＴＴＴＴＴ；Ｒ：ＧＧＧＡＴＡＴＣＴＡＧＴＡＴＴＧＣＡＴＧＴＣＴＧＣ （ＴＡ）３３ ６
１４ ＡＣＥ１１３ Ｆ：ＡＴＣＡＧＡＣＣＴＣＧＧＡＣＡＡＴＣＡＡＡＣＣＴＴＣ；Ｒ：ＴＣＧＡＧＡＡＣＡＡＧＣＡＴＣＣＡＡＣＡＡＴＴＣＣＡ （ＴＣＡ）６ ７

１．３　ＰＣＲ反应体系及反应条件
ＰＣＲ反应体系（１０μＬ）：ＤＮＡ模板１μＬ，１０×ＤＮＡＢｕｆｆｅｒ

（含 Ｍｇ２＋）１μＬ，２．５ｍｍｏｌ／ＬｄＮＴＰＭｉｘｔｕｒｅ０．８μＬ，
１００μｍｏｌ／Ｌ引物各０．５μＬ，５Ｕ／μＬＴａｑＤＮＡ聚合酶０．１μＬ，
ｄｄＨ２Ｏ６．１μＬ。

ＰＣＲ反应程序：标记１、２、５、６、８、９、１０、１１、１２、１４的反应
程序为９４℃预变性２ｍｉｎ；９４℃３０ｓ，６５℃３０ｓ，７２℃３０ｓ，
１０个循环；９４℃ ３０ｓ，５５℃３０ｓ，７２℃３０ｓ，３５个循环；７２℃
４ｍｉｎ，终止反应。标记 ３、４、７的反应程序为 ９４℃ ２ｍｉｎ；

９４℃３０ｓ，６０℃３０ｓ，７２℃３０ｓ，１０个循环；９４℃３０ｓ，５０℃
３０ｓ，７２℃３０ｓ，３５个循环；７２℃ ４ｍｉｎ，终止反应。标记１３
的反应程序为９４℃预变性２ｍｉｎ；９４℃３０ｓ，５５℃３０ｓ，７２℃
３０ｓ，１０个循环；９４℃３０ｓ，４５℃３０ｓ，７２℃３０ｓ，３５个循环；
７２℃ ４ｍｉｎ，终止反应。

试剂均购自宝生物工程（大连）有限公司。

１．４　ＰＣＲ产物检测
ＰＣＲ产物经２．０％琼脂糖凝胶电泳，ＧｏｌｄＶｉｅｗ显色，并在

Ｂｉｏ－ＲａｄＵｎｉｖｅｒｓａｌＨｏｏｄⅡ紫外凝胶成像系统下拍照。
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１．５　数据处理
统计１４对引物对３１个自交系的扩增结果时，在相同的

迁移位置上有带的计为“１”，无带的计为“０”，缺失的记为
“９”。用数值分类与多变量分析系统（ｎｕｍｅｒｉｃａｌｔａｘｏｎｏｍｙａｎｄ
ｍｕｌｔｉｖａｒｉａｔｅａｎａｌｙｓｉｓｓｙｓｔｅｍ，ＮＴＳＹＳｐｃ）软件进行处理，非加权
配对算术平均（ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄｐａｉｒｇｒｏｕｐｍｅｔｈｏｄｕｓｉｎｇａｒｉｔｈｍｅｔｉｃ
ａｖｅｒａｇｅ，ＵＰＧＭＡ）法进行聚类分析，获得聚类图和遗传距离。

２　结果与分析

２．１　洋葱 ＥＳＴ－ＳＳＲ标记在不同大葱自交系中的通用性
分析

由表３可知，采用１４对来自于洋葱的ＥＳＴ－ＳＳＲ引物对
３１个大葱自交系进行扩增，除了４号引物外，其余１３对引物
均在３１个自交系中有扩增产物，占检测引物的９２．８６％。说
明洋葱的１３对 ＥＳＴ－ＳＳＲ引物在大葱不同自交系的基因组

上有良好的通用性。４号引物 ＡＣＭ０２４未能在大葱３１个不
同自交系上扩增到 ＰＣＲ产物，可能是因为该引物为洋葱特
有。ＡＣＭ０２４位于洋葱２号染色体，可用于在分子水平上鉴
定大葱和洋葱。

２．２　洋葱 ＥＳＴ－ＳＳＲ标记在大葱不同自交系中的多态性
表现

由表３可知，在１３对有扩增产物的引物中，有多态性的
引物有 １０对，分别为 ＡＣＥ１０１、ＡＣＥ１２７、ＡＣＥ１１３、ＡＣＥ１１１、
ＡＣＥ０８７、ＡＣＥ０８８、ＡＣＭ１５４、ＡＣＥ０２０、ＡＣＥ０４４、ＡＣＥ０３９，占总
引物的７１．４３％，占有扩增产物引物的７６．９２％。多态性表现
最好的引物是ＡＣＥ０８８，该引物在其中１个自交系中未扩增出
条带，在１３个自交系中扩增出２条条带，在７个自交系中扩
增出３条条带，在９个自交系中扩增出４条条带，而其他引物
只在少数自交系中表现出多态性。在１３对引物中没有表现
出多态性的是ＡＣＭ００５、ＡＣＭ０７１、ＡＣＭ０９６。

表３　洋葱１４对ＥＳＴ－ＳＳＲ引物在３１个大葱自交系的扩增结果

标记名称
扩增结果

１ ２ ３ ４ ５ ６ ７ ８ ９ １０１１ １２１３ １４１５１６１７１８１９２０２１２２２３２４２５２６２７２８２９３０３１
ＡＣＭ１５４ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ ９ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １
ＡＣＭ１５４ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ９ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０
ＡＣＥ０２０ １ １ １ １ ９ ９ １ ９ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １
ＡＣＥ０２０ ０ ０ ０ ０ ９ ９ ０ ９ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０
ＡＣＥ１１１ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １
ＡＣＥ１１１ １ ０ ０ ０ １ ０ ０ １ １ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １ １ １ １ １ １ １ １ ０ ０ １ １ １
ＡＣＥ１１１ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０
ＡＣＭ０２４ ９ ９ ９ ９ ９ ９ ９ ９ ９ ９ ９ ９ ９ ９ ９ ９ ９ ９ ９ ９ ９ ９ ９ ９ ９ ９ ９ ９ ９ ９ ９
ＡＣＥ１０１ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ ０ １ １ １ １ １ １ １
ＡＣＥ１０１ １ １ １ １ １ １ ０ １ １ １ １ １ １ １ １ １ ０ １ ０ １ １ ０ ０ １ １ ０ ０ １ １ １ １
ＡＣＥ０４４ ９ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １
ＡＣＥ０４４ ９ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０
ＡＣＥ０８７ ９ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １ １ ０ ０ ０ １ １ １ ０ １ ０ １ ０ ０ １ ０ ０ １ ０ １ １ １ １
ＡＣＥ０８７ ９ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ ０ １ １ １ １ １ １ １
ＡＣＥ０８７ ９ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １
ＡＣＭ００５ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １
ＡＣＥ０３９ ０ １ １ １ ０ ９ １ １ ９ ９ １ １ １ ０ １ １ ０ １ １ １ １ ０ １ １ ０ １ １ １ ０ ０ ０
ＡＣＥ０３９ １ ０ ０ ０ １ ９ ０ ０ ９ ９ ０ ０ ０ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １ ０ ０ １ ０ ０ ０ １ １ １
ＡＣＭ０７１ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １
ＡＣＥ１２７ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １
ＡＣＥ１２７ １ １ １ ０ １ １ １ ０ １ １ １ １ １ １ １ ０ ０ １ ０ １ １ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０
ＡＣＥ１２７ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １ ０ ０ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １ ０ ０ ０ １ １ １ １ １ １ １ ０ １
ＡＣＭ０９６ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １
ＡＣＥ０８８ ０ １ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １ ０ ０ １ ０ １ ０ ０ １ ０ １ １ ０ １ ９ １ １ ０ １ １ １ １
ＡＣＥ０８８ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ ０ １ １ １ ０ １ １ １ １ １ １ １ １ ９ １ １ １ ０ １ １ １
ＡＣＥ０８８ ０ １ １ １ ０ ０ ０ ０ ０ １ １ ０ １ ０ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １ １ ９ １ １ １ １ １ １ １
ＡＣＥ０８８ １ ０ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ ０ １ １ ９ １ １ １ １ １ １ １
ＡＣＥ１１３ ９ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １ １
ＡＣＥ１１３ ９ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０

　　１３对引物在３１个自交系中共检测到等位位点２８个，平
均每对引物可以检测到 ２．１５个。其中 ＡＣＭ１５４、ＡＣＥ０２０、
ＡＣＥ１０１、ＡＣＥ０４４、ＡＣＥ０３９、ＡＣＥ１１３可 以 检 测 到 ２个；
ＡＣＥ１１１、ＡＣＥ０８７、ＡＣＥ１２７可以检测到３个；ＡＣＥ０８８可以检
测到４个。
２．３　大葱３１个自交系的聚类分析

由图１可以看出，在相似性系数０．６６水平上，该类群自

交系可分为２类，一个是自选材料１，一个是其他类型。在相
似性系数０．８１水平上，可分为６类，一是自选材料 １，二是
２４，三是５、６、８，四是１９、２７、２３、２６、２５、２９、３１、３０，五是１１、２８、
１５，六是２、３、１３、１８、２０、２１、４、１６、７、１２、１７、９、１０、１４、２２。在相似
性系数０．７２水平上，自选材料１、日本品种山木一本与其他类
型关系较远。从该数据得知，日本引进大葱品种并没有严格与

我国的栽培葱分开，说明我国大葱与日本大葱的亲缘关系很
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近，或同源性较高，没有因地域差异显示出大的遗传距离。

　　由表４可知，遗传距离在０～２．１１之间，其中遗传距离最
小为０（３与１３；２３与２６；２９与３１）。遗传距离最大值为２．１１
（１与２４）。

表４　大葱３１个自交系的遗传距离

自交系

代号

遗传距离

１ ２ ３ ４ ５ ６ ７ ８ ９ １０ １１ １２ １３ １４ １５１６１７１８１９２０２１２２２３２４２５２６２７２８２９３０３１
１ ０
２ ０．７８ ０
３ ０．７８ ０．０３ ０
４ ０．７５ ０．０９ ０．０６ ０
５ １．７２ ０．９０ ０．８９ ０．８７ ０
６ １．９２ ０．８９ ０．８９ ０．８６ ０．２８ ０
７ ０．７２ ０．１２ ０．０９ ０．０９ ０．８４ ０．８３ ０
８ １．７５ ０．９０ ０．８９ ０．８３ ０．０１ ０．２９ ０．８４ ０
９ １．５８ ０．８６ ０．８５ ０．８４ １．６６ ０．２８ ０．８０ １．６９ ０
１０ １．５８ ０．７９ ０．７８ ０．８０ １．６７ ０．２９ ０．８１ １．７０ ０．０１ ０
１１ ０．７８ ０．１２ ０．０８ ０．０９ ０．９０ ０．８９ ０．１２ ０．８６ ０．８６ ０．８３ ０
１２ ０．５９ ０．１２ ０．０８ ０．０９ ０．８６ ０．８６ ０．０６ ０．８６ ０．８２ ０．８３ ０．１２ ０
１３ ０．７８ ０．０３ ０ ０．０６ ０．８９ ０．８９ ０．０９ ０．８９ ０．８５ ０．７８ ０．０８ ０．０８ ０
１４ ０．５７ ０．１８ ０．１４ ０．１５ ０．８２ ０．８６ ０．１２ ０．９０ ０．７８ ０．７９ ０．１８ ０．１２ ０．１４ ０
１５ １．６２ ０．８２ ０．８１ ０．８４ １．７６ １．８２ ０．８５ １．７６ １．７０ １．６４ ０．８２ ０．８６ ０．８１ ０．８６ ０
１６ ０．５７ ０．１５ ０．１２ ０．０６ ０．８７ ０．８６ ０．０９ ０．８３ ０．７９ ０．８０ ０．１５ ０．０９ ０．１２ ０．０９ ０．８４ ０
１７ ０．６７ ０．２０ ０．１５ ０．１０ ０．８２ １．１４ ０．０７ ０．８２ １．２８ １．２８ ０．２０ ０．１３ ０．１５ ０．１３ ０．８７０．１０ ０
１８ ０．６１ ０．０８ ０．０５ ０．１２ ０．８９ ０．８９ ０．０９ ０．８９ ０．８１ ０．７８ ０．１４ ０．０８ ０．０５ ０．０８ ０．８１０．０６０．１５ ０
１９ ０．７５ ０．２２ ０．１８ ０．１３ ０．８７ ０．９０ ０．０９ ０．７９ ０．８４ ０．８４ ０．１５ ０．１５ ０．１８ ０．２２ ０．９２０．１３０．１００．１８ ０
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３　讨论

研究表明，ＤＮＡ分子标记可用于葱属植物的品种鉴定、
多样性研究、ＳＳＲ标记的开发、颜色的改良、可溶性固形物含
量、雄性不育系和 ＤＮＡ测序等工作［１２］。Ｋｕｔｔｙ等利用９０个
ＲＡＰＤ引物对２４个洋葱栽培种进行了分类分析［１３］；Ｘｕ等利
用５个ＲＡＰＤ标记对３１个大蒜栽培种进行了分类鉴定［１４］；

我国学者徐启江等利用 ＩＳＳＲ标记对洋葱种质资源进行了遗
传多样性分析［１５］；高莉敏等开发了与雄性不育相关的大葱

ＳＣＡＲ分子标记［１６－１７］；Ｋｈａｒ等利用 ＥＳＴ－ＳＳＲ对短日照热带
印度洋葱及其相关变种的种群进行了遗传多样性分析［１８］。

但利用ＥＳＴ－ＳＳＲ标记对大葱的栽培种进行多样性分析还少
有报道。

　　有大量研究表明在同属、同科植物间甚至单子叶植物、双
子叶植物间的 ＥＳＴ－ＳＳＲ标记均有较高的通用性［１９－２１］。本

研究将洋葱ＥＳＴ－ＳＳＲ标记应用于尚未大量开发 ＥＳＴ－ＳＳＲ
标记的各个大葱栽培类型中，具有很高的通用性。该试验证

实洋葱ＥＳＴ－ＳＳＲ标记在大葱不同栽培类型上的通用性比率
为９２．８６％，为大葱分子标记辅助选择提供了一些可行的
ＥＳＴ－ＳＳＲ引物，降低了单独开发大葱 ＥＳＴ－ＳＳＲ引物的成
本。本研究为大葱遗传作图、遗传多样性分析、功能基因定位

和克隆等提供了有效途径，同时，也为大葱种质资源收集、保

存、评价及优良种源筛选奠定了基础。

引物的多态性条带不仅能说明引物的多态性，同时也能

反映一个群体的遗传变异程度［２２－２６］。本研究所用的 １３对
ＥＳＴ－ＳＳＲ引物共检测到２８个等位基因位点，平均每条引物
２．１５个。此结果说明该大葱群体的遗传多样性程度相对较
低。这可能是由于大葱食用、药用等价值较大，多年来人类有

目的性地种植，造成有些基因型丢失，遗传背景不断趋于单一

化，导致形成了较低的遗传多样性。此外，为深入分析大葱不

同栽培种的遗传多样性，开发新的ＥＳＴ－ＳＳＲ标记势在必行。
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