
书书书

櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄
［１５］刘　彤．橡胶树木质素合成相关ＭＹＢ基因的功能鉴定［Ｄ］．海

口：海南大学，２０１５．
［１６］ＭｃＣａｒｔｈｙＲ Ｌ，ＺｈｏｎｇＲ，ＦｏｗｌｅｒＳ，ｅｔａｌ．ＴｈｅｐｏｐｌａｒＭＹＢ

ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒｓ，ＰｔｒＭＹＢ３ａｎｄＰｔｒＭＹＢ２０，ａｒｅｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎｔｈｅ
ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆｓｅｃｏｎｄａｒｙｗａｌｌｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ［Ｊ］．Ｐｌａｎｔ＆ Ｃｅｌｌ
Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙ，２０１０，５１（６）：１０８４－１０９０．

［１７］ＱｉｎＹ，ＷａｎｇＭ，ＴｉａｎＹ，ｅｔａｌ．Ｏｖｅｒ－ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆＴａＭＹＢ３３
ｅｎｃｏｄｉｎｇａｎｏｖｅｌｗｈｅａｔＭＹＢｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒｉｎｃｒｅａｓｅｓｓａｌｔａｎｄ
ｄｒｏｕｇｈｔｔｏｌｅｒａｎｃｅｉｎＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ［Ｊ］．ＭｏｌｅｃｕｌａｒＢｉｏｌｏｇｙＲｅｐｏｒｔｓ，
２０１２，３９（６）：７１８３－７１９２．

［１８］ＹａｎｇＡ，ＤａｉＸ，ＺｈａｎｇＷＨ．ＡＲ２Ｒ３－ｔｙｐｅＭＹＢｇｅｎｅ，ＯｓＭＹＢ２，ｉｓ
ｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎｓａｌｔ，ｃｏｌｄ，ａｎｄｄｅｈｙｄｒａｔｉｏｎｔｏｌｅｒａｎｃｅｉｎｒｉｃｅ［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌ
ｏｆＥｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌＢｏｔａｎｙ，２０１２，６３（７）：２５４１－２５５６．

［１９］ＦｅｎｇＣＰ，ＡｎｄｒｅａｓｓｏｎＥ，ＭａｓｌａｋＡ，ｅｔａｌ．ＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓＭＹＢ６８ｉｎ
ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｎｄｒｅｓｐｏｎｓｅｓｔｏｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌｃｕｅｓ［Ｊ］．Ｐｌａｎｔ
Ｓｃｉｅｎｃｅ，２００４，１６７（５）：１０９９－１１０７．

［２０］ＶａｎｎｉｎｉＣ，ＬｏｃａｔｅｌｌｉＦ，ＢｒａｃａｌｅＭ，ｅｔａｌ．Ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆｔｈｅｒｉｃｅ
Ｏｓｍｙｂ４ｇｅｎｅｉｎｃｒｅａｓｅｓｃｈｉｌｌｉｎｇａｎｄｆｒｅｅｚｉｎｇｔｏｌｅｒａｎｃｅｏｆＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ
ｔｈａｌｉａｎａｐｌａｎｔｓ［Ｊ］．ＴｈｅＰｌａｎｔＪｏｕｒｎａｌ：ｆｏｒＣｅｌｌａｎｄＭｏｌｅｃｕｌａｒ
Ｂｉｏｌｏｇｙ，２００４，３７（１）：１１５－１２７．

［２１］ＫｉｒｉｋＶ，ＬｅｅＭＭ，ＷｅｓｔｅｒＫ，ｅｔａｌ．Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｄｉｖｅｒｓｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆ
ＭＹＢ２３ａｎｄＧＬ１ｇｅｎｅｓｉｎｔｒｉｃｈｏｍｅｍｏｒｐｈｏｇｅｎｅｓｉｓａｎｄｉｎｉｔｉａｔｉｏｎ［Ｊ］．
Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ，２００５，１３２（７）：１４７７－１４８５．

［２２］ＫｉｍＪＨ，ＮｇｕｙｅｎＮＨ，ＪｅｏｎｇＣＹ，ｅｔａｌ．ＬｏｓｓｏｆｔｈｅＲ２Ｒ３ＭＹＢ，
ＡｔＭｙｂ７３，ｃａｕｓｅｓｈｙｐｅｒ－ｉｎｄｕｃｔｉｏｎｏｆｔｈｅＳＯＳ１ａｎｄＳＯＳ３ｇｅｎｅｓｉｎ
ｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｈｉｇｈｓａｌｉｎｉｔｙｉｎＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＰｌａｎｔ
Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙ，２０１３，１７０（１６）：１４６１－１４６５．

［２３］ＶｅｒｍａＮ，ＢｕｒｍａＰＫ．Ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆｔａｐｅｔｕｍ－ｓｐｅｃｉｆｉｃＡ９ｐｒｏｍｏｔｅｒ
ｂｙｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒｓＡｔＭＹＢ８０，ＡｔＭＹＢ１ ａｎｄ ＡｔＭＹＢ４ ｉｎ
ＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｔｈａｌｉａｎａａｎｄＮｉｃｏｔｉａｎａｔａｂａｃｕｍ［Ｊ］．ＴｈｅＰｌａｎｔＪｏｕｒｎａｌ：
ｆｏｒＣｅｌｌａｎｄＭｏｌｅｃｕｌａｒＢｉｏｌｏｇｙ，２０１７，９２（３）：４８１－４９４．

［２４］ＳｔｒａｃｋｅＲ，ＪａｈｎｓＯ，ＫｅｃｋＭ，ｅｔａｌ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎｏｆｆｌａｖｏｎｏｌ
ｇｌｙｃｏｓｉｄｅｓ － ｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ｆｌａｖｏｎｏｌ ｇｌｙｃｏｓｉｄｅ ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ ｉｎ
ＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｔｈａｌｉａｎａｐｌａｎｔｓｒｅｖｅａｌｓＭＹＢ１１－，ＭＹＢ１２－ ａｎｄ
ＭＹＢ１１１－ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔｆｌａｖｏｎｏｌｇｌｙｃｏｓｉｄｅａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ［Ｊ］．Ｔｈｅ
ＮｅｗＰｈｙｔｏｌｏｇｉｓｔ，２０１０，１８８（４）：９８５－１０００．

［２５］ＣｈｅｎＹ，ＣｈｅｎＺ，ＫａｎｇＪ，ｅｔａｌ．ＡｔＭＹＢ１４ｒｅｇｕｌａｔｅｓｃｏｌｄｔｏｌｅｒａｎｃｅｉｎ
Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＭｏｌｅｃｕｌａｒＢｉｏｌｏｇｙＲｅｐｏｒｔｅｒ，２０１３，３１：８７－９７．

［２６］徐　珏．转录因子ＡｔＭＹＢ１３抑制拟南芥防卫反应的研究［Ｄ］．
南京：南京农业大学，２００９．

高鹏华，于文剑，赵　芮，等．基于ＩＳＳＲ标记的藤本月季品种遗传多样性及其分子身份证的构建［Ｊ］．江苏农业科学，２０１９，４７（１８）：９８－１０１．
ｄｏｉ：１０．１５８８９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００２－１３０２．２０１９．１８．０２０

基于 ＩＳＳＲ标记的藤本月季品种遗传多样性
及其分子身份证的构建

高鹏华，于文剑，赵　芮，熊阳阳，王　锦
（西南林业大学园林学院，云南昆明６５０２２４）

　　摘要：３８个藤本月季品种 ＩＳＳＲ分子标记结果表明，２３条引物共扩增出 ２１２个多态性位点，多态性比率高达
７２．３５％。基因分化系数ＧＳ值变化范围在０．７５５～０．９７１，变化幅度较小，品种亲缘关系较近。３８个藤本月季品种的
群体遗传参数中平均观测等位基因数为 １．９７３５，平均有效等位基因数 １．５７８１，平均 Ｎｅｉｓ基因多样性指数为
０．３７２６，平均Ｓｈａｎｎｏｎｓ信息指数为０．５７２３。３８个品种间的遗传分化系数（Ｇｓｔ）为０．７８５６，基因流（Ｎｍ）为０．０５８４，

表明３８个品种遗传多样性丰富。由聚类分析图可知，３８个品种可聚为３个大类７个分支。以２３条引物中多态性较
好且能区分这３８个供试品种的１７条引物对不同品种扩增条带进行统计，建立了３８个藤本月季品种的分子身份证。
　　关键词：藤本月季；ＩＳＳＲ标记；亲缘关系；遗传多样性；分子身份证
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植物与观赏园艺。Ｅ－ｍａｉｌ：７８６９８７９３４＠ｑｑ．ｃｏｍ。
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　　藤本月季（ｃｌｉｍｂｅｒ，ＣＬ）是现代月季的一个重要支系，枝
长，蔓性生长，花大，１季或４季开花［１］。因其攀援和观赏特

性，藤本月季在观赏园艺中占有重要的地位。ＩＳＳＲ分子标记
技术是一种简单、快速、高效的研究植物遗传多样性与亲缘关

系的分子标记方法，已广泛应用于狗牙根、红麻、油茶、大菊等

植物的遗传多样性与分类鉴定研究。周俐宏等利用筛选出的

１１条ＩＳＳＲ引物对３种月季类型的２３份月季材料进行遗传
多样性分析，表明月季种质的遗传差异与其应用分类的相关

性不紧密［２］。杨帆等利用 ＩＳＳＲ分子标记结合形态学指标对
１７份蔷薇属植物进行亲缘关系研究，结果表明形态学聚类与
ＩＳＳＲ聚类结果基本一致［３］。季春娟利用ＩＳＳＲ分子标记技术
对１７种蔷薇属植物进行遗传关系研究，表明１７份供试材料
遗传多样性较高［４］。刘燕运用 ＩＳＳＲ和 ＲＡＰＤ分子标记技术
对１３个观赏桃品种进行遗传多样性鉴定，结果表明与依据形
态学分类结果较一致［５］。刘君等对９份狗牙根进行鉴定分析

—８９— 江苏农业科学　２０１９年第４７卷第１８期



并建立了指纹图谱［６］。刘振等以 ＩＳＳＲ、ＳＳＲ、ＲＡＰＤ３种分子
标记方法对茶树进行分析，结果表明ＩＳＳＲ分子标记多态性较
高［７］。郑海燕等以红麻为材料，运用ＩＳＳＲ和ＲＡＰＤ分子标记
方法对其分子身份证进行构建［８］。因此，运用ＩＳＳＲ分子标记
技术对藤本月季遗传多样性亲缘关系研究是可行的。

藤本月季品种资源丰富，品种间亲缘关系复杂，为品种的

保护和利用带来一定的困难。我国自２０世纪末引进藤本月
季以来，对于藤本月季引种、快繁技术、生长特性及抗逆性的

研究不断深入，但对其分子层面的研究尚处于空白状态。因

此，本研究以３８个藤本月季品种为材料，运用ＩＳＳＲ分子标记
技术对其亲缘关系进行聚类分析，以期为藤本月季杂交育种

和品种保护提供一定的理论依据。

１　材料与方法

１．１　试验材料
本试验所用的３８个藤本月季材料来源于西南林业大学

藤本月季资源圃及校园内绿化藤本月季品种，具体为 Ｃｅｌｍｅ
Ｆｏｒｅｓｔｉｅｒ、ＴｈｅＷｅｄｇｗｏｏｄＲｏｓｅ、Ｈａｎｄｅｌ、ＡｂｒａｈａｍＤａｒｂｙ、Ｇｌｏｒｉｅ
ｄｅＤｉｊｏｎ、ＳｏｕｖｅｎｉｒｄｕＤｏｃｔｏｒ、Ａｌｃｈｙｍｉｓｔ、Ａｌｏｈａ、ＥｄｅｎＲｏｓｅ、
ＳｕｐｅｒＥｘｃｅｌｓａ、ＬａｄｙＨｉｌｌｉｎｇｄｏｎ、ＳｉｒＰａｕｌＳｍｉｔｈ、Ｕｅｔｅｒｓｅｎ、Ｒｅｄ
ＥｄｅｎＲｏｓｅ、Ｂｉｅｎｖｅｎｕｅ、ＡｌｆｒｅｄＣｏｌｏｍｂ、ＰｈｙｌｌｉｓＢｉｄｅ、Ｐｕｒｐｌｅ
Ｓｋｙｌｉｎｅｒ、Ｇｉａｒｄｉｎａ、ＰａｕｌＴｒａｎｓｏｎ、Ｐｉｐｐｉｎ、ＳｐｉｒｉｔｏｆＦｒｅｅｄｏｍ、Ｃｏｒａｌ
Ｄａｗｎ、Ｓａｌａｍｍｂｏ、ＧｉｎｇｅｒＳｙｌｌａｂｕｂ、ＳｏｌｅｉｌＶｅｒｔｉｃａｌ、Ｇｒａｎｈａｍ
Ｔｈｏｍａｓ、ＰａｐｉＤｅｌｂａｒｄ、ＣｌａｒｅｎｃｅＨｏｕｓｅ、ＭｏｙｅｓｉｉＧｅｒａｎｉｕｍ、
Ｃｉｎｄｅｒｅｌｌａ、ＢｌｕｅＲａｍｂｌｅｒ、Ｐａｒａｄｅ、Ｈａｇｏｒｏｍｏ、Ａｎｇｅｌａ、Ｒｏｓａ
ｍｕｌｔｉｆｌｏｒａｆ．ｃａｒｎｅａ、Ｒ．ｍｕｌｔｉｆｌｏｒａｖａｒ．ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａ、Ｒ．ｍｕｌｔｉｆｌｏｒａ
ｖａｒ．ｃａｔｈａｙｅｎｓｉｓ。

根据不列颠哥伦比亚大学公布的 ＩＳＳＲ引物序列合成
ＩＳＳＲ引物，通过筛选，最终确定２３条 ＩＳＳＲ引物用于供试样
品扩增。

１．２　试验方法
１．２．１　ＤＮＡ的提取　本试验采用Ｏｍｅｇａ试剂盒对藤本月季
总ＤＮＡ进行提取，贮存于－２０℃备用。
１．２．２　ＰＣＲ扩增　引物由上海生物技术有限公司进行合
成。２３条引物为 ＵＢＣ８１３、８１４、８１５、８１８、８２５、８２７、８２８、８２９、
８３０、８３１、８３４、８４０、８４１、８４３、８４４、８４５、８４６、８５８、８５９、８６２、８６６、
８８０、８８４。

ＰＣＲ反应为２０μＬ体系：１０×ＰＣＲＢｕｆｆｅｒ２μＬ，ＤＮＡ模板
２μＬ，上下游引物各 １μＬ，ｄＮＴＰ１．５μＬ，Ｔａｑ酶 １．５μＬ，
ｄｄＨ２Ｏ１２μＬ补足２０μＬ。ＰＣＲ反应程序：９４℃ ２ｍｉｎ；９４℃
３０ｓ，Ｔｍ值３０ｓ，７２℃１ｍｉｎ，３５个循环；７２℃１０ｍｉｎ。

１．５％琼脂糖凝胶检测，利用ＱｕａｎｔｉｔｙＯｎｅ软件分析电泳
凝胶图，有条带记为“１”，无条带记为“０”，进行聚类分析，运
用Ｐｏｐｇｅｎｅ软件进行遗传多样性分析。

２　结果与分析

２．１　ＩＳＳＲ条带和多态性分析
２３条 ＩＳＳＲ引物对共扩增出２９３条带，其中多态性条带

为２１２条，多态性比率为７２．３５％，每条引物扩增出５～１１条
多态性谱带，平均每条引物扩增出１２．７４条多态性条带。２３
条引物扩增出的条带在５００～２０００ｂｐ之间，不同引物在同一
植物材料上扩增的条带数量和扩增片段大小不同，表明不同

引物与模板ＤＮＡ的结合位点不同，同一引物在不同品种间的
扩增条带也不同，如在用引物ＵＢＣ８６６对这３８个品种进行扩
增时，ＢｌｕｅＲａｍｂｌｅｒ存在条带的特异性缺失，Ａｎｇｅｌａ的特异性
扩增等（图 １）。２３条 ＩＳＳＲ引物的平均多态性比率为
７３．７％，多态性比率位于５６％～９２％。这些都反映了藤本月
季品种间的多态性差异。对比２３条ＩＳＳＲ引物，其中２０条为
二核苷酸重复序列，２条三核苷酸重复序列，１条为五核苷酸
重复序列，表明３８份供试材料中二核苷酸重复序列多。

２．２　ＩＳＳＲ聚类分析与遗传多样性分析
利用 Ｐｏｐｇｅｎｅ１．３２软件计算出 ３８个不同品种之间的

Ｎｅｉｓ基因多样性指数（Ｈ）以及Ｓｈａｎｎｏｎｓ信息指数（Ｉ）。结果
表明，３８个藤本月季品种的平均 Ｎｅｉｓ基因多样性指数为
０２７０５，平均Ｓｈａｎｎｏｎｓ信息指数为０．４０６９。３８个品种间的
遗传分化系数（Ｇｓｔ）为０．７８５６，基因流（Ｎｍ）为０．１３６４。遗
传分化系数可以说明总遗传变异７８．５６％来自品种间。由此
可知，３８个藤本月季品种间的遗传分化水平较高，而基因交
流频率较低。

由图２可知，３８个供试材料共可分为３个大类７个较大

分支。Ｓａｌａｍｍｂｏ与Ａｎｇｅｌａ、Ｂｉｅｎｖｅｎｕｅ、ＳｏｌｅｉｌＶｅｒｔｉｃａｌ、Ｓｏｕｖｅｎｉｒ
ｄｕＤｏｃｔｏｒ、ＳｉｒＰａｕｌＳｍｉｔｈ、ＡｌｆｒｅｄＣｏｌｏｍｂ、Ａｂｒａｈａｍ Ｄａｒｂｙ、
ＣｌａｒｅｎｃｅＨｏｕｓｅ、ＧｉｎｇｅｒＳｙｌｌａｂｕｂ、ＥｄｅｎＲｏｓｅ、ＲｅｄＥｄｅｎＲｏｓｅ１２
个品种聚为一类，其中 ＲｅｄＥｄｅｎＲｏｓｅ与其他品种的遗传距
离最远单独成为一支，ＳｏｌｅｉｌＶｅｒｔｉｃａｌ、ＡｌｆｒｅｄＣｏｌｏｍｂ、Ａｂｒａｈａｍ
Ｄａｒｂｙ、Ｂｉｅｎｖｅｎｕｅ４个品种的亲缘关系较其他品种近聚为一小
支；Ｐａｒａｄｅ、Ｇｌｏｒｉｅ ｄｅ Ｄｉｊｏｎ、Ｌａｄｙ Ｈｉｌｌｉｎｇｄｏｎ、Ｕｅｔｅｒｓｅｎ、
Ｒ．ｍｕｌｔｉｆｌｏｒａｆ．ｃａｒｎｅａ、ＳｐｉｒｉｔｏｆＦｒｅｅｄｏｍ同 ＣｏｒａｌＤａｗｎ７个品
种被分为一大支，根据相对遗传距离远近，ＧｌｏｒｉｅｄｅＤｉｊｏｎ被
分在最外面一支，Ｐａｒａｄｅ与 ＬａｄｙＨｉｌｌｉｎｇｄｏｎ、Ｒ．ｍｕｌｔｉｆｌｏｒａｆ．
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ｃａｒｎｅａ均被单独分出，剩下２个品种成为一小支；剩余１９个
品种被聚为一类，在这１９个品种中Ｈａｇｏｒｏｍｏ与其他１８个品
种相对距离较远单独成为一支，ＧｒａｎｈａｍＴｈｏｍａｓ与 Ｃｅｌｍｅ
Ｆｏｒｅｓｔｉｅｒ聚在一起成为一支，ＭｏｙｅｓｉｉＧｅｒａｎｉｕｍ、ＰａｕｌＴｒａｎｓｏｎ、
ＰａｐｉＤｅｌｂａｒｄ、Ｇｉａｒｄｉｎａ、Ａｌｏｈａ、Ｃｉｎｄｅｒｅｌｌａ与 Ｐｉｐｐｉｎ７个品种被
聚为较一大支，Ｐｉｐｐｉｎ与 ＰａｐｉＤｅｌｂａｒｄ被聚在一起，Ｈａｎｄｅｌ与
Ｒ．ｍｕｌｔｉｆｌｏｒａｖａｒ．ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａ相对遗传距离较近被聚在一起，
ＰｕｒｐｌｅＳｋｙｌｉｎｅｒ与 Ｒ．ｍｕｌｔｉｆｌｏｒａｖａｒ．ｃａｔｈａｙｅｎｓｉｓ单独聚在
一起。

２．３　分子身份证的建立
以２３条引物中多态性好，且能区分３８个藤本月季的１７

条引物建立分子身份证，其中有条带记为“１”，无条带记为
“０”。
１７条引物名称：ＵＢＣ８１３、８１４、８１８、８２５、８３１、８２８、８２９、

８３０、８４１、８４４、８４５、８４９、８５０、８５９、８６６、８４６、８５８。
ＩＤ＝Ｈａｇｏｒｏｍｏ
１０１００１１１０１０１０１１１１１１０１１１１１００１１０１００１１１１１００

１１０１０１１１０１１１１１１１１１１１１１１０１１１１１００１１０１０１
ＩＤ＝Ｒ．ｍｕｌｔｉｆｌｏｒａｆ．ｃａｒｎｅａ
１０１１０１１１０１１１１１０１１１１０００１０１００１１１１００１１１１１１０

１１０１１１１００１１０１１１１１１１０１１１０１１１０１１１１００１０１
ＩＤ＝Ａｎｇｅｌａ
１１１１１１０００１０１１１０１１１１００１１０１１１１００１００１１１１１００

１１０１１１１０１１１００１０１１１１０１１１１１１１０１１１１１０００１
ＩＤ＝Ｒ．ｍｕｌｔｉｆｌｏｒａｖａｒ．ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａ
００１１１０１１００１１１１１１０１１１１０００１０１１１０１１０１１１１１１０

１１１１０１１００１１０１１０１１１１０１１１１１１０１１０１１０１１１１

ＩＤ＝Ｒ．ｍｕｌｔｉｆｌｏｒａｖａｒ．ｃａｔｈａｙｅｎｓｉｓ
０１１１１０１１１１０１１１１１０１１１１０００１０１１１１１１０１１１１１１０

１１０１０１１００１１０１１０１１１１１１１１１１１１１１０１１００１１１
ＩＤ＝ＣｅｌｍｅＦｏｒｅｓｔｉｅｒ
１１１１０１１０１１１１１１１１１０１１１１１０１００１１１１００１１０１１００

１１１００１１１０１１１０１１１１１１００１１００１０１１１１１１１０１１
ＩＤ＝Ｂｉｅｎｖｅｎｕｅ
１１１１１１１１１１００１１１１１１１１０１１０１０１１００１０１１１０１１１０

１１１１０１１００１１１０１１１１１１１００１０１１１０１１１１１１１１１
ＩＤ＝ＣｌａｒｅｎｃｅＨｏｕｓｅ
１１１１１１１０１０１１１１０１１１１１１１０００１０１１０１００１１０１１１０

１１１１１１１０１０１１０１１１１１１１１０１１１１１１１１１１１０１１１
ＩＤ＝ＴｈｅＷｅｄｇｗｏｏｄＲｏｓｅ
１１１１０１００１０１１１１１１０１１１０１１０１０１１１０１０１１１０１１００

１１１１１１１０００１１１１１１１１１１１０１１０１１１１１１１０１１０１
ＩＤ＝Ｐｉｐｐｉｎ
１１１１１１０１１０１１１１０１０１１０１１１０１０１１１０１００１１０１１００

１１１１１１１０００１１０１１１１１１０１１１１１１１１１１１１１１００１
ＩＤ＝ＳｐｉｒｉｔｏｆＦｒｅｅｄｏｍ
１１０１１１００１００１１１１１０１１１０１００１００１００１０１１１１１１００

１１１１１１１１１１１１０１１１１０１１０１１１１１１１１１１１０１１０１
ＩＤ＝ＧｉｎｇｅｒＳｙｌｌａｂｕｂ
１１１１１１１０１０１１１１１１１１１１０１００１１０１００１０１１１０１１００

１１１１１１１１０１１１０１１１１１１１１１１１１１１１１１１１１１１０１
ＩＤ＝ＡｌｆｒｅｄＣｏｌｏｍｂ
１０１１１１１１１００１１１０１１１１００１１００１１１００１０１１１０１１００

１１１１１１１１０１１１０１０１１０１１１１１１１１１１１１１１１１１０１
ＩＤ＝ＧｒａｎｈａｍＴｈｏｍａｓ
１１１１０１１０１０１１１１１１１１１１０１００１００１０１１０１１１０１１００

１１１１１１１１００１１０１１１１１１１０１１１１１１１１１１１１１１０１
ＩＤ＝ＣｏｒａｌＤａｗｎ
１０１１０１１００１００１１０１１１１１０１００１０１１１０１００１１０１１００

１１０１１１１０１０１００１０１１０１０１０１１１１１１１０１１１１１０１
ＩＤ＝ＲｅｄＥｄｅｎＲｏｓｅ
１１１１１１１００１１１１１０１１１１１１１１００１１１１１１００１１０１１１０

０１１１１１１０００１１０１０１１１１０００１００１１０１０１１０１１０１
ＩＤ＝ＰａｐｉＤｅｌｂａｒｄ
１１１００１１０１１１１１１０１０１１１１１１００１０１１１１０１１０１１１１０

１１１１１１１０００１１０１１１１１１１１０１１１１１１１１０１１１１０１
ＩＤ＝ＰａｕｌＴｒａｎｓｏｎ
１０１１０１１０１０１０１１１１０１１１１１１０００１１１１１００１１１１１１０

１１１１１１１１１１１１０１１１１１１１１０１１１１１０１１１１１０１０１
ＩＤ＝ＳｏｌｅｉｌＶｅｒｔｉｃａｌ
１０１１１１１１１１１１１１１１０１１１０１１０１１１１１０１０１１０１１１１０

１１０１１１１００１１１００１１１１１０００１０１１１１１１１１１１１０１
ＩＤ＝Ｇｉａｒｄｉｎａ
１１１１１１１１１１１１１１１１０１１００１１０１００１０１１００１１１１１１１

１１１１１１１０１０１００１１１１１１０１０１１１１１１１１１１１１１０１
ＩＤ＝Ａｌｏｈａ
１１１１０１１０１１１１１１１１１１１１０１１０１１１１１０１１１１１０１１００

１１１１１１１００１１００１１１１１１０１０１１１１１１１１１１１１１０１
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ＩＤ＝ＬａｄｙＨｉｌｌｉｎｇｄｏｎ
１１１１０１１０１１１１１１１１０１１１１１００１１１１００１００１１１１１００

１１１１１１１０１０１１０１１１１０１０１１１１１１１０１１１０１１１０１
ＩＤ＝Ｈａｎｄｅｌ
１０１１０１１０１１１１１１１１１１１１０１１０１０１１００１０１１１１１１００

１１１１１１１００１１１１１１１１１１０１１１１１１０１１１１０１１１０１
ＩＤ＝ＳｕｐｅｒＥｘｃｅｌｓａ
１０１００１１０１１０１１１０１１０１１１１１０１０１０１１１１０１０１１１１１

１１０１０１１００１１１１１１１１０１０１１１１１１００１０１１０１１０１
ＩＤ＝ＡｂｒａｈａｍＤａｒｂｙ
１１０１０１１１０１１１１１１１１１１１０１００１１１１１１１０１１１１１１００

１１１１０１１０００１１０１１１１１１１１１１１０１１１１１１１１１１０１
ＩＤ＝Ｓａｌａｍｍｂｏ
１１１１１１０１０１１１１１０１０１１００１１０１０１１１０１００１０１１１００

０１１１１１１１１１１００１０１１１１０１０１０１１００１０１１１１１０１
ＩＤ＝ＰｈｙｌｌｉｓＢｉｄｅ
１０１１１１１１０１１１１１０１０１１１０１１００００１１０１００１１０１１１０

１１０１０１１００１１１１１１１１０１０１１１１１１０１１０１１１１１０１
ＩＤ＝ＰｕｒｐｌｅＳｋｙｌｉｎｅｒ
１０１１０１１１１１１００１０１１１１００１１０１０１１０１１００１１１１１１０

１１１１０１１００１１０１１１１１１１０００１０１１１０１０１１１０１０１
ＩＤ＝Ａｌｃｈｙｍｉｓｔ
１１０１０１１０１１１１０１０１０１１０００００１１１１００１００１１１１１１０

１１０１０１１００１１０１１０１１１１０００１０１１０１１０１１１１１０１
ＩＤ＝ＳｏｕｖｅｎｉｒｄｕＤｏｃｔｏｒ
１０１１１１１０１１０００１００１１１００１０００１１１０１１０１１１１１１００

１１１１１１１１１１１００１０１１０１１００１１１１０１１１０１１１１０１
ＩＤ＝ＧｌｏｒｉｅｄｅＤｉｊｏｎ
１１１１１１１０１１１１０１０１１１１１１１１０１１０１１１１００１１１１１００

０１１１０１１１１０１１０００１１１１０１１１１１１１１１１１１１０００１
ＩＤ＝Ｕｅｔｅｒｓｅｎ
１０１００１１０１１１１１１０１１１１００１００１０１１０１１００１１１１１１０

１１１１１１１０１１１１１００１１１１０１１１１１１１１１１１１１０１０１
ＩＤ＝ＥｄｅｎＲｏｓｅ
１１１１０１１０１１１１１１０００１１００１１０１０１１１１１０１１１１１１００

１１１１１１１０１１１１００１１１１１０１０１１１１１１１１１１１１００１
ＩＤ＝ＳｉｒＰａｕｌＳｍｉｔｈ
１１１１０１００１１１１１１０１０１１００１１０１１１１０１１０１１１１１１００

１１１１１１１００１１１０００１１１１００１１１１１１１１１１１１０１０１
ＩＤ＝Ｃｉｎｄｅｒｅｌｌａ
１１１００１１１１１００１１０１１１１００１０００１１１１１１００１１０１１００

１１１１１１１１１１１００１１１１１１０１０１１１１１１１１０１１１１０１
ＩＤ＝ＢｌｕｅＲａｍｂｌｅｒ
０１１１１１１０１１１１０１０１０１１１０１１０１０００１１１００１１０１１１０

１１１１０１１０１１１０１１１１１０１０１０１１１１００１１０１００１１１
ＩＤ＝Ｐａｒａｄｅ
１０１１０１１１１１１１１１０１１１１１００１００１１１００１０１１１１１１００

０１０１１１１００１１１０００１１０１０１１１１１１１１１０１１００１００
ＩＤ＝ＭｏｙｅｓｉｉＧｅｒａｎｉｕｍ
１１１０１１１０１００１００１０００１００１００１０１０１０１０１１１１１１１０

０１０１１１１１１１１０００１１１１１１０１１１０１００１１１１００１１０

３　讨论与结论

自ＰＣＲ技术发明以来，运用ＰＣＲ技术对动植物的遗传多
样性进行分析已经成为最主要的一门技术。运用 ＩＳＳＲ分子
标记技术对植物的遗传多样性进行分析对样本的 ＤＮＡ浓度
要求不高，而且操作简单，价格低廉，试验结果的可重复性高，

结果稳定。赵凯歌在对腊梅属种质资源进行 ＩＳＳＲ鉴定时发
现，ＩＳＳＲ重复性高达９９．０８％［９］。本试验同样获得了较高的

重复性。在运用分子标记对植物的亲缘关系进行分析方面，

前人的研究都取得了一定的成果。本试验以３８个藤本月季
品种为材料，研究表明３８份材料根据 ＩＳＳＲ分子标记多态性
分类结果与其形态学观赏特性分类存在一定的差异，如在遗

传相似系数为 ０．９４７时，可将 ＳｏｌｅｉｌＶｅｒｔｉｃａｌ与 Ｓｏｕｖｅｎｉｒｄｕ
Ｄｏｃｔｏｒ，ＳｉｒＰａｕｌＳｍｉｔｈ与ＡｌｆｒｅｄＣｏｌｏｍｂ分别分为２组，但Ｓｏｌｅｉｌ
Ｖｅｒｔｉｃａｌ的花为深黄色，半重瓣，ＳｏｕｖｅｎｉｒｄｕＤｏｃｔｏｒ的花酒红
色，半重瓣。因此，本试验的研究结果与夏至等对蔷薇科植物

的研究结果即蔷薇属植物的遗传多样性较高［１０］一致。同时

本试验结果表明，在对藤本月季分类时不能简单地依靠其形

态学表现进行分类。

对所筛选出的多态性较高的引物分析表明，二核苷酸重

复序列较多，其中Ａ、Ｃ或Ａ、Ｇ及Ｃ、Ｔ组合的多态性较高，这
与杨帆利用ＩＳＳＲ对１７份蔷薇属植物亲缘关系的研究中发现
富含ＡＣ、ＡＧ组合的二核苷酸重复序列多态性较高结果［３］一

致。表明在对蔷薇属特别是月季品种之间亲缘关系鉴定选用

富含ＡＧ、ＡＣ或ＡＴ组合的引物是可取的。
通过对３８个藤本月季品种的遗传多性的分析及分子身

份证的构建，可以为今后藤本月季的遗传育种及其开花机理，

花色、花型等方面进行深入研究提供一定的基础数据。同时，

对藤本月季的新品种的鉴定和保护提供理论方法的借鉴，可

以更加快速地对未知品种进行认定。
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