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　　摘要：采用ＲＡＰＤ分子标记技术对１２个芒果品种进行遗传多样性研究。结果发现，６条 ＲＡＰＤ引物共检测到３６
条清晰谱带，其中多态性条带占比为７７．７８％。芒果在物种水平上遗传多样性较高，而在居群水平上遗传多样性相对
较低；居群间遗传变异较高，在居群水平上，金白花的遗传多样性最高，遗传分化程度最低；乳芒和马亚的遗传多样性

最低，遗传分化程度最高。聚类分析结果表明，相似系数为０．７２时，１２种芒果品种可分为４个大类群，金白花和鹰嘴
芒的遗传一致度最大，贵妃和鹰嘴芒遗传一致度最低。
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　　芒果（ＭａｎｇｉｆｅｒａｉｎｄｉｃａＬ．）起源于东南亚，属漆树科
（Ａｎａｃａｒｄｉａｃｅａｅ）芒果属（Ｍａｎｇｉｆｅｒａ），是热带、亚热带水果之
一，在亚洲被誉为“水果之王”［１－２］。我国是世界上十大芒果

生产国之一，芒果种植主要分布在年气温较高的海南、台湾、

广西、广东、云南、四川、福建等地区。海南、广西和云南等地

是世界芒果原产地之一，拥有丰富的野生芒果资源［３－５］。四

川省芒果主产区主要分布在攀西干热河谷地带，该区域全年

热量充足，日照时数长，昼夜温差大，干湿季明显，冬春气温

高，全年基本无霜，芒果花期无梅雨，挂果期风量少，是全国少

有的适宜种植芒果的地区［６－７］。本研究以云南、广西芒果品

种作对照，分析攀枝花主栽芒果品种的遗传多样性，旨在为攀

枝花芒果种质资源利用、引种、育种、种植提供参考。

１　材料与方法

１．１　供试材料
１２份芒果种质嫩叶采集后，放入冰盒中，在 －２０℃冰箱

保存。１２个芒果品种名称与产地信息见表１。
１．２　ＤＮＡ提取

ＤＮＡ提取采用改良十六烷基三甲基溴化铵（ＣＴＡＢ）
法［８－９］。　
１．３　ＲＡＰＤ－ＰＣＲ扩增

随机扩增多态性ＤＮＡ（ＲＡＰＤ）－ＰＣＲ扩增采用马艳芝等
报道的方法［１０］。

ＲＡＰＤ－ＰＣＲ反应体系为２０μＬ，其中，８μＬｄｄＨ２Ｏ，１μＬ
ＤＮＡ模板，１μＬＲＡＰＤ引物，１０μＬ２×ＴａｑＰＣＲＭａｓｔｅｒＭｉｘ。
ＲＡＰＤ－ＰＣＲ扩增程序为９４℃预变性５ｍｉｎ；９４℃变性３０ｓ，
３７℃退火 ４０ｓ，７２℃复性 １１０ｓ，３５次循环；７２℃延伸
１０ｍｉｎ，４℃保存。

１．４　琼脂糖凝胶电泳
用５０ｍＬ１×ＴＡＥ和０．５ｇ琼脂糖配制１．０％琼脂糖凝

胶，煮沸并适度冷却后加入５μＬＧｏｌｄｖｉｅｗⅠ型核酸染色剂，
摇匀后倒胶。１２０Ｖ电泳３０ｍｉｎ后，在凝胶成像系统中扫描
成像。

表１　芒果品种及产地

编号 品种 产地　
１ 乳芒 四川省攀枝花市

２ 吉禄 四川省攀枝花市

３ 鹰嘴芒 四川省攀枝花市

４ 热研１６号 广西壮族自治区南宁市

５ 攀育２号 四川省攀枝花市

６ 红苹 云南省昆明市　
７ 金白花 四川省攀枝花市

８ 贵妃 四川省攀枝花市

９ 海顿 四川省攀枝花市

１０ 马亚 云南省昆明市　
１１ 热农１０号 云南省昆明市　
１２ 椰香 四川省攀枝花市

１．５　数据分析
根据凝胶电泳条带的有无计数，有带（显性）记为１，无带

（阴性）记为０，强带和弱带均赋值为１，从而形成 ＲＡＰＤ表型
原始数据矩阵。对ＲＡＰＤ表型原始数据矩阵用ＰＯＰＧＥＮＥ３２、
ＡＭＯＶＡ－ＰＲＥＰ１．０１、ＮＴＳＹＳ２．１０ｅ等软件进行遗传多样性分
析与聚类分析［１１－１５］。

２　结果与分析

２．１　引物筛选及多态性
从表２可以看出，从３０条ＲＡＰＤ引物中筛选出６条谱带

清晰、多态性高、重复性好的 ＲＡＰＤ引物；用６条 ＲＡＰＤ引物
对１２个不同芒果品种 ＤＮＡ进行扩增，共检测到３６个条带，
其中多态性条带２８条，多态率为７７．７８％。
２．２　芒果遗传多样性分析

用ＰＯＰＧＥＮＥ３２软件计算得到的芒果各品种居群遗传参
数见表３。在物种水平上，多态位点百分率（ＰＰＢ）为９１．６７％，
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表２　ＲＡＰＤ引物序列及扩增的多态性条带数

引物名称
引物序列

（５′→３′）
总带数

（条）

多态性带数

（条）

多态率

（％）

Ｓ４５ ＴＧＡＧＣＧＧＡＣＡ ６ ４ ６６．６７
Ｓ６２ ＧＴＧＡＧＧＣＧＴＣ ６ ５ ８３．３３
Ｓ６５ ＧＡＴＧＡＣＣＧＣＣ ６ ４ ６６．６７
Ｓ６８ ＴＧＧＡＣＣＧＧＴＧ ６ ５ ８３．３３
Ｓ９６ ＡＧＣＧＴＣＣＴＣＣ ６ ４ ６６．６７
Ｓ９７ ＡＣＧＡＣＣＧＡＣＡ ６ ６ １００．００
合计 ３６ ２８ ７７．７８

观察等位基因数（Ｎａ）为１．９１６７，有效等位基因数（Ｎｅ）为１．
６３８１，Ｎｅｉｓ基因多样性指数（Ｈｅ）为０．３５５６，Ｓｈａｎｎｏｎ多样性
指数（Ｉ）为０．５２００；在居群水平上，ＰＰＢ平均值为２７．０８％，
Ｎａ为１．２７０８，Ｎｅ为１．１６２６，Ｈｅ为０．２６０５，Ｉ为０．１４０８。说
明芒果物种水平遗传多样性比居群水平高。从表３还可以看
出，在居群水平上，金白花居群的ＰＰＢ、Ｎａ、Ｈｅ和 Ｉ最高，说明
其遗传多样性最高；乳芒和马亚居群的ＰＰＢ、Ｎａ、Ｈｅ和Ｉ均最
低，说明其遗传多样性最低。

２．３　遗传分化与基因流分析
由表４可以看出，１２个芒果品种的遗传分化系数（Ｇｓｔ）

表３　１２个芒果品种的遗传多样性分析

项目 多态位点 多态位点百分率（％） 观察等位基因数 有效等位基因数 Ｎｅｉｓ基因多样性指数 Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数
居群名称

乳芒 ７ １９．４４ １．１９４４ １．１１６９ ０．０６７５ ０．１０１５
吉禄 １１ ３０．５６ １．３０５６ １．１３１１ ０．０８５８ ０．１３７０
鹰嘴芒 １０ ２７．７８ １．２７７８ １．１０３３ ０．０７１９ ０．１１１７
热研１６号 ７ １９．４４ １．１９４４ １．１５５７ ０．０８２３ ０．１１８２
攀育２号 ９ ２５．００ １．２５００ １．１１４３ ０．０７２９ ０．１１５１
红苹 １０ ２７．７８ １．２７７８ １．１８０９ １．１０１７ ０．１５１０
金白花 １７ ４７．２２ １．４７２２ １．２７８４ １．１６１７ ０．２４４２
贵妃 １１ ３０．５６ １．３０５６ １．２８６２ ０．１４５３ ０．２０３５
海顿 １０ ２７．７８ １．２７７８ １．１６１５ ０．０９４２ ０．１４２７
马亚 ７ １９．４４ １．１９４４ １．１１６９ ０．０６７５ ０．１０１５
热农１０号 ８ ２２．２２ １．２２２２ １．１８３５ ０．０９６２ ０．１３７４
椰香 １０ ２７．７８ １．２７７８ １．１２２７ ０．０７９３ ０．１２６０
平均值 １０ ２７．０８ １．２７０８ １．１６２６ ０．２６０５ ０．１４０８
物种水平 ３３ ９１．６７ １．９１６７ １．６３８１ ０．３５５６ ０．５２００

表４　１２个芒果品种的遗传多样性Ｎｅｉｓ分析

居群总遗传多样性 居群间遗传多样性 遗传分化系数 基因流强度

０．３５５６ ０．０９３９ ０．７３６１ ０．１７９３

为０．７３６１，说明芒果居群间的变异占总变异的７３．６１％，居
群内变异占总变异的２６．３９％。由表５可以看出，１２个芒果

品种居群间的居群分化指数（ＰＨＩｓｔ）为０．６２１７，说明在总的
遗传变异中，６２．１７％的遗传变异发生在居群间，３７．８３％的遗
传变异发生于居群内。由表 ６可以看出，１２个芒果品种的
Ｓｈａｎｎｏｎ居群分化系数平均值为０．７２９２，说明居群间的遗传
变异占总变异的７２．９２％，群体内所占比例为２７．０８％。由以
上分析可知，芒果居群间遗传变异大于居群内。

表５　１２个芒果品种的ＡＭＯＶＡ分析

项目 自由度 方差 平均方差 变异组分 变异百分率（％） ＰＨＩｓｔ Ｐ

居群间 ９ １０６．６３４１ １１．８４８２ １．８５７ ６２．１７ ０．６２１７ ＜０．００１
居群内 ２ ３４２．５１２８ １７１．２５６４ １．１３０ ３７．８３ ＜０．００１

　　注：为１０００次置换的显著性检验。

　　由表６可知，对居群间遗传多样性所占比例（Ｓｈａｎｎｏｎ居
群分化系数）与遗传分化系数（Ｇｓｔ＝０．７３６１）作对比得出，金
白花Ｓｈａｎｎｏｎ居群分化系数最低，低于遗传分化系数；马亚和
乳芒Ｓｈａｎｎｏｎ居群分化系数最高，高于遗传分化系数，说明金
白花居群遗传分化程度最低，马亚居群和乳芒居群遗传分化

程度最高。

２．４　遗传距离与聚类分析
遗传一致度和遗传距离可以反映群体间遗传亲缘关系，

１２个芒果品种居群间的遗传距离与遗传一致度见表７。１２
个品种居群间的遗传一致度在０．４８４６～０．９０４８之间；Ｎｅｉｓ
遗传距离范围在０．１０００～０．７２４５之间。其中，金白花居群
和鹰嘴芒居群的遗传一致度最大，为０．９０４８，遗传距离最小，
为０．１０００；贵妃居群和鹰嘴芒居群遗传一致度最小，为
０４８４６，遗传距离最大，为０．７２４５。

根据ＰＯＰＧＥＮＥ３２软件得出的遗传一致度用ＮＴＳＹＳ２．１０ｅ
软件进行聚类分析。由图１可知，相似系数为０．７２时，１２种
芒果品种可分为４个大类群：乳芒和攀育２号为一类群；鹰嘴
芒、金白花、椰香、马亚和热农１０号为一类群；吉禄和红苹为
一类群；热研１６号、贵妃和海顿为一类群。

３　讨论

分子标记是以生物大分子的多态性为基础的遗传标记，

是继形态标记、细胞标记、生化标记之后发展起来的新技术，

其操作简单、快速，不受基因表达与季节、环境条件的影响，被

广泛应用于遗传多样性检测、构建核心种质、种质资源鉴定与

分类、亲缘关系分析、杂种鉴定、遗传图谱构建等方面。

ＲＡＰＤ技术是用随机引物对 ＤＮＡ未知序列基因组进行多态
性分析的技术，该技术具有操作简单、检测速度快、灵敏度高，
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表６　１２个芒果品种的Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数分析

居群名称
物种水平

多样性指数

居群水平基因

多样性指数

Ｓｈａｎｎｏｎ居群
分化系数

乳芒 ０．５２ ０．１０１５ ０．８０４８
吉禄 ０．５２ ０．１３７０ ０．７３６５
鹰嘴芒 ０．５２ ０．１１１７ ０．７８５２
热研１６号 ０．５２ ０．１１８２ ０．７７２７
攀育２号 ０．５２ ０．１１５１ ０．７７８７
红苹 ０．５２ ０．１５１０ ０．７０９６
金白花 ０．５２ ０．２４４２ ０．５３０４
贵妃 ０．５２ ０．２０３５ ０．６０８７
海顿 ０．５２ ０．１４２７ ０．７２５６
马亚 ０．５２ ０．１０１５ ０．８０４８
热农１０号 ０．５２ ０．１３７４ ０．７３５８
椰香 ０．５２ ０．１２６０ ０．７５７７
平均值 ０．５２ ０．１４０８ ０．７２９２

　　注：Ｓｈａｎｎｏｎ居群分化系数＝（物种水平多样性指数 －居群水平
基因多样性指数）／物种水平多样性指数。

可以不依赖种属特性和基因组结构进行的优点［１６］。

本研究选用８份攀枝花芒果主栽品种，同时用３份云南
昆明芒果品种与１份广西南宁芒果品种作对照，通过 ＲＡＰＤ
技术分析发现，芒果在物种水平上遗传多样性参数均高于居

群水平平均值，说明芒果在物种水平上遗传多样性高。

遗传分化系数（Ｇｓｔ）是衡量群体遗传分化最常用的指标，
其数值表示在总的遗传变异中群体间变异所占的比例。当

Ｇｓｔ在０～０．０５之间时，表示遗传分化程度弱；当Ｇｓｔ在０．０５～
０．１５之间时，表示遗传分化程度中等；当 Ｇｓｔ在０．１５～０２５
之间时，表示物种遗传分化程度高；当Ｇｓｔ大于０．２５时，表示
遗传分化程度很高［１７］。在本研究中，Ｇｓｔ＝０．７３６１，说明芒果
居群间的变异占总变异的７３．６１％，居群内变异占总变异的
２６．３９％；Ｇｓｔ大于０．２５，说明芒果品种遗传分化程度很高。

芒果遗传分化系数（０．７３６１）、ＡＭＯＶＡ方差分析的居群
分化指数（０．６２１７）与Ｓｈａｎｎｏｎ居群分化系数（０．７２９２）在数
值上略有差异，但所表现的遗传趋势基本一致，表明芒果居群

间的遗传变异与遗传分化大于居群内。

表７　群体遗传一致度与遗传距离

品种编号 １ ２ ３ ４ ５ ６ ７ ８ ９ １０ １１ １２
１ ０．７１５０ ０．６８７８ ０．６８２６ ０．８１４６ ０．５４４４ ０．６５４７ ０．７１５６ ０．７２９４ ０．５８０８ ０．６２０３ ０．６６４６
２ ０．３３５４ ０．７６７１ ０．６８７５ ０．７３９２ ０．７８５７ ０．６８０２ ０．６４１１ ０．７９８９ ０．６８２０ ０．７６４０ ０．６７３２
３ ０．３７４２ ０．２６５１ ０．５７１９ ０．８２１４ ０．５５９８ ０．９０４８ ０．４８４６ ０．６８６８ ０．７２３５ ０．７４０１ ０．８１２４
４ ０．３８１９ ０．３７４７ ０．５５８８ ０．６３６５ ０．７０６７ ０．６０１７ ０．７８４１ ０．７９９２ ０．７１６６ ０．６１００ ０．５１８９
５ ０．２０５０ ０．３０２２ ０．１９６８ ０．４５１８ ０．６１１７ ０．７７７３ ０．６２７２ ０．７１３４ ０．６６９２ ０．７０５０ ０．７４７６
６ ０．６０８１ ０．２４１１ ０．５８０１ ０．３４７２ ０．４９１４ ０．６１７９ ０．６７００ ０．６３１３ ０．６５４４ ０．６１１３ ０．５８１４
７ ０．４２３６ ０．３８５３ ０．１０００ ０．５０７９ ０．２５１９ ０．４８１４ ０．５６６７ ０．６１５４ ０．７３１０ ０．７１２６ ０．７８１２
８ ０．３３４６ ０．４４４５ ０．７２４５ ０．２４３２ ０．４６６５ ０．４００５ ０．５６８０ ０．６７４６ ０．６０６７ ０．６００５ ０．５７６３
９ ０．３１５５ ０．２２４６ ０．３７５７ ０．２２４１ ０．３３７７ ０．４６００ ０．４８５６ ０．３９３７ ０．６８５２ ０．７２５６ ０．６１２４
１０ ０．５４３３ ０．３８２７ ０．３２３６ ０．３３３２ ０．４０１６ ０．４２４１ ０．３１３３ ０．４９９７ ０．３７８１ ０．８２９１ ０．７４１４
１１ ０．４７７６ ０．２６９２ ０．３０１０ ０．４９４２ ０．３４９６ ０．４９２１ ０．３３８８ ０．５１００ ０．３２０８ ０．１８７４ ０．８１００
１２ ０．４０８５ ０．３９７０ ０．２０７７ ０．６５６１ ０．２９０８ ０．５４２２ ０．２４７０ ０．５５１２ ０．４９０３ ０．２９９２ ０．２１０８

　　注：表中左下数据表示遗传距离；右上数据表示遗传一致度。

　　聚类分析结果可以看出，１２份芒果品种的遗传一致度在
０．７～０．９之间，说明这些芒果主栽品种具有丰富的遗传多样
性；但鹰嘴芒与金白花之间遗传遗传一致度约为０．９，说明它

们之间的亲缘关系比较接近。对攀枝花芒果主栽品种遗传多

样性的深入研究，将有助于攀枝花芒果引种、育种、种植的有

序开展，从而促进攀枝花芒果产业的发展。
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　　摘要：为了解析株高性状的遗传基础，以Ｘ１７８和ＮＸ５３１为亲本构建的１２４份 ＲＩＬ群体为研究材料，基于高密度
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单个ＱＴＬ表型贡献率范围４．６７％～１３．９４％；保定检测到９个，单个ＱＴＬ表型贡献率范围０．３５％～２５．５６％。在２个
环境下检测到ｑＥＨＸ３和ｑＥＨＢ３的置信区间存在重叠。在第１连锁群上２８９．１６～２９６．７７Ｍｂ发现控制株高的 ｑＰＨＢ１
和穗位高的ｑＥＨＢ１－２定位区间相邻。在ｂｉｎ１．０７定位到的ｑＰＨＸ１－１区间内存在ｂｒ２（ｂｒａｃｈｙｔｉｃ２）基因，ｂｉｎ１．０９～１．１
定位到的ｑＰＨＸ１－２区段内存在ｄ８（ｄｗａｒｆ８）基因，ｂｉｎ３．０７定位到的ｑＥＨＸ３区段内存在ｃｃｄ８基因，这３个基因影响节
间的伸长，与株高、穗位高的发育相关。该研究结果为株高相关性状ＱＴＬ精细定位、克隆提供理论依据。
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　　随着我国农业的快速发展，全程机械化生产是解决“三
农”问题的关键。玉米倒伏直接影响机械化生产，而品种自

身抗倒能力的强弱直接决定了能否采用机械化生产。在玉米

的诸多株型性状中，株高、穗位高与玉米抗倒能力密切相关。

Ｈｏｒｎｅｒ等以Ｆ４４和Ｆ６为材料进行７轮回交选择，发现穗位降

低９％，倒伏率减少２５％［１］。张泽民等研究表明，通过降低穗

位系数，可以提高其抗倒性［２］。付志远等研究发现，穗上节

间数与穗位高及穗位系数显著相关，可以通过增加穗上节间

数来减小穗位系数，增强玉米的抗倒性能［３］。而选育抗倒、

适合于机械化收获的玉米品种，必须了解株高、穗位高等性状

的遗传机制。

一些研究者已发现株高、穗位高性状受主基因 ＋多基因
控制，且基因的加性、显性和上位性效应均起作用；在不同的

遗传群体中这些基因作用的大小有差异，以基因的加性效应

为主［４－６］。严建兵等利用简单序列重复（ＳＳＲ）等分子标记对
株高等性状进行定位研究，发现了一些与玉米株高、穗位高有

关的数量性状基因座（ＱＴＬ）［７－１０］。这些相关ＱＴＬ因其定位
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