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　　摘要：在充分利用基因图谱和分子标记技术的基础上，以常规无性繁殖选育为主、生物技术育种为辅，结合传统的
表型选择与现代技术的基因型选育，旨在为品种鉴定、遗传改良提供依据，从而缩短育种年限，提高育种效率。利用

５０对简单重复序列（ＳＳＲ）引物对６３份新疆大蒜及其野生蒜种材料的基因组 ＤＮＡ进行 ＰＣＲ扩增，用 ＮＴＳＹＳ－ｐｃ
（Ｖｅｒｓｉｏｎ２．１０ｅ）对电泳后的多态性条带进行聚类分析及遗传多样性评价。结果表明，最终检测出３３对特异性引物，
将６３份新疆大蒜及其野生蒜种材料进行有效区分，并分为６类，不同地理来源大蒜材料的多样性指数为０．４１～０９０，
从而相对精确地鉴定出大蒜资源间的亲缘关系。

　　关键词：大蒜；种质资源；ＳＳＲ；遗传多样性；聚类分析
　　中图分类号：Ｓ６３３．４０３　　文献标志码：Ａ　　文章编号：１００２－１３０２（２０２２）１８－０１５８－０６

收稿日期：２０２１－１０－１８

基金项目：新疆维吾尔自治区自然科学基金（编号：２０２１Ｄ０１Ｂ２７）。

作者简介：李辉玲（１９８８—），女，甘肃兰州人，硕士研究生，助理研究

员，主要从事特色作物的育种与栽培工作。Ｅ－ｍａｉｌ：１２３５４３９９＠

ｑｑ．ｃｏｍ。

通信作者：李守明，硕士，高级农艺师，主要从事加工番茄新品种选

育、农业技术推广及应用研究。Ｅ－ｍａｉｌ：４１１７６２６８＠ｑｑ．ｃｏｍ。

　　大蒜（ＡｌｌｉｕｍｓａｔｉｖｕｍＬ．）别称胡蒜，是百合科葱
属中重要的蔬菜植物，兼有药用价值，被誉为“植物

黄金”，在我国山东、河南、江苏、河北以及新疆等地

广泛种植。其生长时间短、病虫害较轻，并且其精、

深加工产业已初步形成，使其走俏欧洲、美国［１］。

但是一直以来，大蒜品种的筛选鉴定工作还不深

入，品种资源存在同名异物或同物异名现象，另外

大蒜长年无性繁殖所产生的品种退化严重、相互引

种但背景资料缺失等问题不利于优异大蒜品种的

推广和应用。

遗传变异是指不同个体或不同种类之间的变

异之和［２－３］，本质上是遗传物质的碱基对排序和结

构排序变化。遗传多样性工作的开展可以直观地

了解种质资源的遗传结构和多样性水平，为育种工

作中的品种区分、分组、父母本选择、野生稀有物种

的保护等提供依据［４－６］。通过传统的形态学鉴定方

法来研究遗传多样性具有简单、直观的优点，但表

观形态受基因、外部环境共同影响，只能间接反映

其遗传物质的本质特征，并且可检测的信息量也较

少，存在一定的缺陷和局限性［７－１０］。分子标记技术

是基于 ＤＮＡ多态性建立起来的方法，ＤＮＡ碱基双
螺旋结构排列的顺序就是作物的遗传信息，因此直

接分析和比较 ＤＮＡ的碱基序列结构是最优的遗传
多样性分析方式［１１－１２］。简单重复序列（ＳＳＲ）标记
广泛分布于植物基因组上，呈现共显遗传特性，具

有丰富的多态性，目前被广泛应用于构建遗传连锁

图谱、遗传多样性分析、数量性状座位（ＱＴＬ）定位分
析和品种纯度鉴定等领域［１３］。

综上所述，明确大蒜的遗传背景信息和种质资

源多样性，不仅可为评价与鉴定大蒜品种提供科学

依据、为育种工作提供理论支持，而且也为优异品

种实现种子繁殖奠定了理论基础，并能加速优良品

种的大面积推广。本研究以６３份不同地区来源的
大蒜为材料，运用５０对 ＳＳＲ引物分析供试大蒜种
质资源的遗传多样性，以期解决大蒜品种存在的同

名异物问题，最终为大蒜资源的品种评价与鉴定提

供一定的理论依据。

１　材料与方法

１．１　供试材料
供试６３份大蒜种质资源分别由巴音郭楞蒙古

自治州农业科学研究院特色作物室、新疆维吾尔自

治区农业科学研究院园艺所收集并提供，其中来自
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新疆的种质１１份，来自云南的种质１０份，来自甘
肃、山东的种质各６份，来自河南的种质５份，来自
河北的种质４份，来自辽宁、四川的种质各３份，来
自安徽、湖南、陕西的种质各２份，来自贵州、江苏的
种质各１份，野生资源７份（表１）。将６３份大蒜种
质资源于２０２１年４月初种植于巴音郭楞蒙古自治
州农业科学研究院试验田及新疆维吾尔自治区农

业科学研究院试验田内，按照常规田间管理。２０２１

年６月每个品种随机采集５株嫩叶，未出苗的品种
以鳞茎为材料，放置于液氮罐中处理后及时存贮于

－８０℃超低温冰箱内备用。试验时称取２００ｍｇ左
右叶片，用天根生化科技（北京）有限公司生产的新

型植物基因组 ＤＮＡ提取试剂盒抽提材料的 ＤＮＡ，
８０ｍｇ左右鳞茎用传统的十六烷基三甲基溴化铵
（ＣＴＡＢ）手提法提取ＤＮＡ。

表１　６３份大蒜种质的资源信息

序号 名称 来源 鳞茎结构 序号 名称 来源 鳞茎结构

１ 山东大蒜１号 山东潍坊 规则二轮 ３３ 辽宁独头２号 辽宁铁岭 独头

２ 金乡紫皮 山东金乡 规则二轮 ３４ 辽宁独头３号 辽宁鞍山 独头

３ 金乡白皮 山东金乡 规则二轮 ３５ 安徽大蒜 安徽阜阳 规则二轮

４ 石河子白皮大蒜 新疆石河子 规则二轮 ３６ 湖南独头１号 湖南长沙 独头

５ 石河子红皮大蒜 新疆石河子 规则二轮 ３７ 山东大蒜２号 山东聊城 规则单轮

６ 山东白皮 山东青岛 规则二轮 ３８ 四川大蒜１号 四川自贡 规则二轮

７ 山东紫皮 山东枣庄 规则单轮 ３９ 四川大蒜２号 四川内江 不规则

８ 河南紫皮 河南开封 规则二轮 ４０ 湖南大蒜１号 湖南茶陵 规则单轮

９ 河南白皮 河南开封 规则二轮 ４１ 皮山县大蒜 新疆皮山 规则二轮

１０ 河北大蒜２号 河北秦皇岛 不规则 ４２ 阿合奇县大蒜 新疆阿合奇 规则单轮

１１ 酒泉白皮大蒜 甘肃酒泉 规则二轮 ４３ 安徽白皮大蒜 安徽宿州 不规则

１２ 民乐白皮大蒜 甘肃民乐 规则单轮 ４４ 四川紫皮大蒜 四川汉源 规则二轮

１３ 民乐红皮大蒜 甘肃民乐 不规则 ４５ 霍城大蒜 新疆霍城 规则二轮

１４ 平凉紫皮大蒜 甘肃平凉 规则单轮 ４６ 塔城大蒜 新疆塔城 不规则

１５ 云南大蒜３号 云南大理 不规则 ４７ 新源大蒜 新疆伊犁 规则二轮

１６ 河北大蒜１号 河北秦皇岛 规则单轮 ４８ 天水红皮蒜 甘肃天水 规则单轮

１７ 河南紫皮２ 河南周口 规则单轮 ４９ 吉木萨尔白皮蒜 新疆吉木萨尔 规则单轮

１８ 河北大蒜３号 河北邯郸 规则单轮 ５０ 且末白皮蒜 新疆且末 规则单轮

１９ 河北大蒜４号 河北张家口 规则单轮 ５１ 陕西大蒜 陕西西安 不规则

２０ 阿克苏紫皮大蒜 新疆阿克苏 规则二轮 ５２ 云南独头２号 云南大理 独头

２１ 阿克苏白皮大蒜 新疆阿克苏 规则二轮 ５３ 新乡大蒜 河南新乡 规则二轮

２２ 辽宁独头１号 辽宁黑山 独头 ５４ 张掖白皮大蒜 甘肃张掖 规则二轮

２３ 云南独头１号 云南曲靖 独头 ５５ 河南大蒜１号 河南洛阳 规则二轮

２４ 陕西独头 陕西汉中 独头 ５６ 贵州毕节蒜 贵州毕节 规则一轮

２５ 云南独头３号 云南大理 独头 ５７ 野生蒜１ 新疆乌鲁木齐 独头

２６ 云南独头４号 云南丽江 独头 ５８ 野生蒜２ 新疆乌鲁木齐 独头

２７ 云南独头５号 云南文山 独头 ５９ 野生蒜３ 新疆乌鲁木齐 不规则

２８ 云南独头６号 云南大理 独头 ６０ 野生蒜４ 新疆乌鲁木齐 独头

２９ 云南独头７号 云南西双版纳 独头 ６１ 野生蒜５ 新疆乌鲁木齐 不规则

３０ 江苏大蒜 江苏邳州 不规则 ６２ 野生蒜６ 新疆乌鲁木齐 不规则

３１ 云南大蒜１号 云南大理 规则单轮 ６３ 野生蒜７ 新疆乌鲁木齐 不规则

３２ 云南大蒜２号 云南昆明 规则单轮

１．２　ＤＮＡ质量及浓度的检测
提取６３份大蒜资源的 ＤＮＡ，ＤＮＡ浓度和纯度

用核酸检测仪（ＮａｎｏＤｒｏｐ－１０００）结合琼脂糖凝胶

电泳法测定。根据测定值和前期优化的 ＰＣＲ体系
所需的 ＤＮＡ模板浓度，将所有样品浓度稀释到
３０ｎｇ／μＬ，放置于－２０℃冰箱中保存。
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１．３　引物设计与合成
参考 Ｂａｒｂｏｚａ等的研究［１４－１５］，共设计 ５０对引

物，由生工生物工程（上海）股份有限公司完成。

１．４　ＰＣＲ扩增
根据前期优化试验，确定大蒜 ＳＳＲ－ＰＣＲ反应

体系（１０μＬ）：３０．０ｎｇ模板ＤＮＡ、各０．５μｍｏｌ／Ｌ正
反向引物、５．０μＬ２×ＴａｑＰＣＲＭｉｘ，用 ｄｄＨ２Ｏ补
齐。扩增程序：９４℃预变性３ｍｉｎ；９４℃变性３０ｓ，
在不同引物的上、下游平均温度下退火４５ｓ，７２℃
延伸９０ｓ；３０次循环的最后１个循环的延伸时间设
为１０ｍｉｎ；４℃保存扩增产物。

采用６％非变性聚丙烯酰胺凝胶（ＰＡＧＥ）电泳
结果分析扩增产物，电泳仪参数：１２０Ｖ恒定电压，
电流２００ｍＡ，时间７５ｍｉｎ。电泳结束后小心拆胶，
用银染法显色至条带清晰可辨，在医用胶片观察灯

下拍照。

１．５　数据统计分析
根据扩增结果的重复性、扩增产物的条带数量

及清晰程度、多态性表现等筛选表现较为优异的

ＳＳＲ引物。统计分析各个引物处理下每个样品扩增
产物的电泳条带，同一迁移位置处有条带的记为１，
无条带的记为０，缺失的记为９，组成１和０矩阵，在
Ｅｘｃｅｌ表中登记［１６－１７］。用 ＮＴＳＹＳ－ｐｃ（Ｖｅｒｓｉｏｎ
２１０ｅ）软件进行聚类分析并构建系统聚类图，计算
遗传相似性系数（ｇｅｎｅｔｉｃｓｉｍｉｌａｒｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ，ＧＳ）和遗
传距离（ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ，ＧＤ）［１８］。

２　结果与分析

２．１　ＤＮＡ模板的检测
用１％琼脂糖凝胶电泳检测随机挑选的１４份

大蒜资源ＤＮＡ的质量（图１中１～９为试剂盒提取，
１０～１４为传统 ＣＴＡＢ法提取）。如图１所示，所提
ＤＮＡ条带整齐一致、带型清晰、浓度均匀。核酸检
测仪测定结果显示，所提 ＤＮＡ的 Ｄ２６０ｎｍ／Ｄ２８０ｎｍ位于
１．８５～２．００之间，浓度为６１～９３ｎｇ／μＬ，可以稀释
为３０ｎｇ／μＬ用于后续ＳＳＲ－ＰＣＲ分析。

２．２　ＳＳＲ扩增结果
以６份生物学性状差异较大、亲缘关系较远的

大蒜材料为模板，利用优化后的最佳 ＳＳＲ－ＰＣＲ反
应体系和循环数，对５０对 ＳＳＲ引物进行筛选，淘汰
扩增效果不佳、带型不好辨认的引物，最终筛选出

３３对引物对６３份材料有特异性条带，特异性检出
率为６６％；共扩增出３５３条条带，其中多态性条带
１６２条，多态性比例为４５．８９％（表２）。不同引物所
得扩增产物的电泳结果存在明显差异，本试验中，

每对引物可扩增出２～２２条条带，多态性条带数共
１６２条，每对前期多态性表现良好的引物平均产生
４．９条条带。图２是引物ＡＳＭ０７２在６３份新疆大蒜
及其野生蒜种中的扩增情况，平均每对引物能够扩

增出１０．６９个位点，表明大蒜资源间的遗传多样性
较为丰富，所用ＳＳＲ标记多态性表现较好。
２．３　ＳＳＲ聚类分析

用３３对多态性差异表现优异的引物对６３份新
疆大蒜及其野生蒜种进行聚类分析，结果表明，６３
份大蒜资源的遗传相似系数位于０．４１～０．９之间。
如图３所示，可在遗传相似系数０．５处将６３份新疆
大蒜及其野生蒜种分成４个大类群，其中第１类群
包含４０份材料；第２类群包含１５份材料；第３类群
包含７份材料，为７份野生资源；第４类群包含１份
材料，为贵州毕节蒜。聚类结果表明，大部分地理

区域位置相近或相同的品种被聚在一起，比如第２
类群包含１５份材料，其中８份资源主要来自云南地
区；第３类群包含的７份材料全部来源于乌鲁木齐，
为野生蒜，但也有少部分地理区域位置较远的蒜种

被聚在一起，如来自山东潍坊的大蒜（１号）与来自
新疆石河子的资源（４、５号）被聚到第１类群的小亚
群中；来自山东金乡的大蒜（２号）与来自辽宁黑山、
陕西汉中的资源（２２、２４号）聚到了第１类群的小亚
群中，造成这种现象的原因很可能是地区间引种，

说明不同区域间的大蒜资源存在一定的基因交流

情况。非加权组平均法（ＵＰＧＭＡ）聚类分析结果表
明，本研究设计的ＳＳＲ标记引物能够有效区分不同
地域及距离来源的大蒜资源并相对精确地鉴定资

源间的亲缘关系。基于相似系数的结果，进一步对

ＳＳＲ－ＰＣＲ反应结果进行主坐标分析，发现前３个
主坐标的多态性贡献值分别为 ２０．３４％、８．３９％和
６．６３％。对６３份大蒜材料在第１、第２主坐标构成
的二维图（图４）、３个主坐标构成的三维图（图５）中
进行分类，由图４、图５可见，６３份大蒜材料在第１、
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表２　筛选出的３３对大蒜ＳＳＲ多态性引物

编号 引物名称 上游引物序列（５′→３′） 下游引物（５′→３′）
扩增带数

（条）

多态性条带数

（条）

多态性比例

（％）

１ ＡＳ４３７ ＴＣＧＴＣＴＧＧＣＧＴＴＧＶＡＴＴＡＴＣ ＣＧＣＴＴＧＴＡＡＴＣＧＴＴＧＡＴＧＡＣＧ ６ ３ ５０．００

２ ＡＳ３９２ ＴＴＴＣＡＡＣＡＧＣＡＴＣＡＧＴＴＴＧＴＡＧＡ ＣＣＴＴＣＡＣＣＡＴＣＡＡＣＣＴＡＣＡＴＴＧ １１ ３ ２７．２７

３ ＡＳ６３８９ ＧＧＣＡＧＡＡＡＡＣＡＣＣＧＡＧＡＡＴＧ ＧＣＴＧＣＴＣＣＣＣＴＴＡＴＡＴＣＧＴＴＣ １９ ９ ４７．３７

４ ＡＳ２１１ ＡＧＡＡＣＡＴＧＡＡＣＣＧＧＧＡＴＡＧＡ ＧＡＧＧＴＴＧＣＴＧＴＴＧＣＴＧＣ １９ １３ ６８．４２

５ ＡＳ４５９４４ ＡＧＡＧＧＧＴＴＴＴＴＣＧＡＴＣＴＧＧＡ ＡＧＴＧＧＣＡＴＣＡＡＡＧＣＡＡＧＡＴＧ ２２ １０ ４５．４５

６ ＡＳＴＣ－ＭＧＣ ＧＧＴＧＣＣＧＧＡＧＴＡＣＴＡＣＧＡＧＧ ＧＧＡＣＡＴＣＴＴＴＣＣＡＴＴＣＡＴＣＣＴＧＣ １０ ５ ５０．００

７ ＡＳＭ０７２ ＣＡＣＧＣＧＡＡＴＣＴＴＴＣＴＴＧＧ ＴＧＣＡＡＡＧＣＡＡＴＡＴＧＧＣＡＧ １４ ４ ２８．５７

８ ＳＳＲ７ ＡＴＧＣＣＧＣＣＡＴＴＡＡＧＣＡＣＴＴＧ ＧＣＡＡＡＣＡＧＧＡＴＴＧＧＣＡＣＣＡＧ １４ ５ ３５．７１

９ ＳＳＲ１１ ＡＡＣＣＡＴＴＴＧＡＴＧＣＡＧＴＧＣＧＧ ＣＴＧＧＣＧＧＴＡＧＡＡＴＧＣＧＴＴＴＧ １６ ４ ２５．００

１０ ＡＣＭ０３１８ ＴＣＣＴＣＣＴＴＣＣＡＡＡＣＣＡＣＡＴＣ ＧＡＴＣＡＧＡＡＡＣＡＧＣＡＧＣＧＴＣ １０ ４ ４０．００

１１ ＡＣＭ３２６ ＡＡＡＣＣＡＧＣＡＡＣＡＡＣＣＡＡＴＧ ＡＡＡＡＴＴＧＧＡＧＡＧＣＡＧＧＣＡＡＡ １１ ３ ２７．２７

１３ ＡＣＭ０４６ ＴＣＣＴＣＧＴＣＡＣＣＡＣＣＡＣＡＧ ＣＴＧＡＡＡＧＧＧＡＧＴＡＧＣＧＧＡＧ １０ ４ ４０．００

１４ ＡＳＥＳＳＲ１４ ＣＣＣＣＴＴＣＧＧＴＴＧＴＴＴＴＴＣＴＴ ＣＴＧＧＧＴＡＣＧＧＴＣＧＴＴＡＴＴＧＧ １２ ４ ３３．３３

１５ ＡＳＥＳＳＲ３０ ＧＣＡＧＣＡＧＴＡＧＡＡＧＡＡＣＣＴＧＣＴ ＡＡＣＣＴＣＴＴＴＴＧＧＴＧＣＣＴＣＣＴ １１ ５ ４５．４５

１６ ＡＳＥＳＳＲ８３ ＣＣＡＡＡＧＣＴＣＣＣＡＴＣＴＴＣＡＴＣ ＣＧＴＣＧＧＣＴＣＴＣＴＴＡＴＴＴＴＧＣ １１ ６ ５４．５５

１７ ＡＳＥＳＳＲ９１ ＧＴＴＣＴＣＣＧＴＴＧＣＧＴＣＡＡＴＣ ＧＡＡＴＴＴＧＣＡＴＣＴＴＴＣＣＣＣＴＴＣ １０ ３ ３０．００

１８ ＡＳａ０７ ＣＴＣＧＧＡＡＣＣＡＡＣＣＡＧＣＡＴＡ ＣＣＣＡＡＡＣＡＡＧＧＴＡＧＧＴＣＡＧＣ ７ ３ ４２．８６

１９ Ａｓａ０８ ＴＧＡＴＴＧＡＡＡＣＧＡＡＴＣＣＣＡＣＡ ＧＧＧＧＧＴＴＡＣＣＴＧＡＡＣＣＴＧＴＴＡ ８ ４ ５０．００

２０ Ａｓａ５９ ＣＧＣＴＴＡＣＴＡＴＧＧＧＴＧＴＧＴＧＴＣ ＣＡＡＧＴＧＧＧＡＧＡＣＴＧＴＴＧＧＡＧ ７ ４ ５７．１４

２１ ＳＳＲ１８ ＧＡＧＣＴＧＡＡＧＣＡＡＡＡＣＣＡＡＣＴＴＣ ＧＴＣＡＧＴＧＴＡＴＧＧＧＡＡＡＡＧＡＧＣＣ １１ ７ ６３．６４

２２ ＳＳＲ３２ ＡＴＴＣＣＴＡＡＧＡＧＡＧＧＡＣＧＡＡＧＧＣ ＣＴＡＣＴＴＣＴＧＴＧＴＧＧＡＴＡＡＡＣＧＧＣ ２ １ ５０．００

２３ ＳＳＲ３４ ＡＡＣＴＣＴＴＴＴＣＡＡＧＣＴＣＴＧＧＡＣＧ ＴＣＡＣＡＧＧＴＡＡＴＧＴＣＡＡＧＧＡＴＧＧ １４ １０ ７１．４３

２４ ＳＳＲ６８ ＡＴＧＴＴＧＧＡＴＡＣＴＴＣＡＧＧＣＡＧＧＴ ＣＧＴＴＴＴＣＴＧＣＴＣＴＣＣＴＴＣＴＣＴＣ １３ ６ ４６．１５

２５ ＳＳＲ８６ ＡＧＡＡＧＡＧＧＣＴＡＡＡＧＧＣＣＡＡＡＧＴ ＴＴＴＣＣＡＴＣＡＴＣＣＣＣＡＴＣＡＴＣ １２ ６ ５０．００

２６ ＡＳ１７２２ ＡＧＣＴＧＡＧＧＴＣＴＣＡＡＡＡＣＣＡＡＡ ＡＴＧＴＴＣＴＣＴＴＧＡＴＴＴＧＣＣＧＣ １０ ６ ６０．００

２７ ＡＳ６５８０ ＡＡＣＴＧＧＡＴＣＡＧＣＣＧＧＴＡＣＴＣ ＧＡＡＧＣＧＡＧＧＡＧＧＡＧＴＧＧＴＡＧ １０ ４ ４０．００

２８ ＡＳ７３９ ＡＡＣＡＧＧＧＡＴＣＴＴＴＧＣＴＴＣＡＧＣ ＧＡＴＣＴＧＴＴＧＴＧＧＴＴＧＧＡＴＧＴＴＣ ９ ５ ５５．５６

２９ ＡＳ９８７ ＧＴＡＣＣＡＡＣＴＣＴＴＴＣＣＴＡＡＣＧＣ ＴＣＣＡＡＴＡＧＴＴＧＴＧＡＴＧＡＣＡＧＧ １０ ６ ６０．００

３０ ＡＳ２６５５ ＡＡＣＴＣＡＡＴＧＣＡＴＧＡＣＡＧＡＡＧＧ ＡＧＧＡＧＧＡＧＧＡＧＡＡＴＧＣＴＧＡＡ ７ ４ ５７．１４

３１ ＡＳ９８１ ＡＡＣＡＴＧＣＣＣＡＣＣＡＡＣＡＧＴＣ ＧＡＧＡＴＴＧＧＴＴＧＣＧＣＴＴＡＧＡＴ １１ ４ ３６．３６

３２ ＡＳ９６ ＴＣＴＴＣＡＣＣＣＣＴＴＴＣＡＡＣＡＡＣＡＧ ＡＧＴＡＡＴＣＧＧＡＧＧＴＣＧＡＡＧＴＴＧ ６ ３ ５０．００

３３ ＡＳ３０ ＧＴＧＣＣＴＣＣＴＣＧＡＣＣＴＴＡＧ ＴＡＧＡＡＧＡＡＣＣＴＧＣＴＧＴＧＡＣＧ １０ ４ ４０．００

第２主坐标排序中可分为６类，其中２２（云南独头４
号）、４６（阿合奇县大蒜）距离其他材料较远，因此将
它们重新单独分组。

　　综合上述３个主坐标的分析结果，６３份大蒜材
料可分为６个类群。分析比较得出，图３、图４、图５
的结果与６３份大蒜材料的聚类分析结果基本一致。
在主坐标的分析中，第２类群基本一致，可将聚类分
析结果中的第３、第４类群归为１类，将聚类分析中
的第１类群分为２个组群，主坐标分析后的分组结

果和聚类分析后的分组结果大体一致。

３　讨论与结论

３．１　不同部位ＤＮＡ提取的比较分析
一般通过取幼嫩组织来获得较高质量的 ＤＮＡ，

既容易破壁又能够避免经过不同程度的发育后细

胞内其他组分的干扰。在本研究中，利用大蒜鳞茎

和叶片提取的ＤＮＡ进行 ＳＳＲ－ＰＣＲ得到的试验结
果没有明显差别，说明ＳＳＲ扩增反应中对模板ＤＮＡ
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的质量没有太高要求［１９］，但试验中发现，从大蒜不

同部位提取的模板 ＤＮＡ浓度和质量有很大差异。
大蒜鳞茎中存在大量多糖，用试剂盒抽提除杂不充

分，材料的用量不宜过多，最好控制在０．２ｇ以内，
否则大量多糖成分会产生很多黏液，从而干扰抽提

效果。综合试验结果，用大蒜不同部位取材抽提的

ＤＮＡ对扩增效果的影响很小，可根据实际情况，在
保证产率及质量的前提下合理选择取材部位。

３．２　大蒜资源间遗传多样性分析
本试验利用３３对多态性ＳＳＲ引物将６３份新疆

大蒜及其野生蒜种分为６个大类群，大多数来自同
一地域的材料被聚为１类，说明本研究开发设计的
ＳＳＲ引物能够有效区分不同地域距离来源的大蒜资
源，有一定的应用价值。也有少部分地域距离较远

的大蒜材料被聚为１类，说明大蒜材料背景来源复
杂且不同地域间存在一定的基因交流情况。因此

本研究选用的 ＳＳＲ引物可以判断不同品种或材料
间是否有基因交流的现象，也可以用于分析种源间

的亲缘关系。
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ＲＡＰＤ，ＲＦＬＰ，ＡＦＬＰａｎｄＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓｆｏｒｄｉｖｅｒｓｉｔｙｓｔｕｄｉｅｓｉｎ

ｔｒｏｐｉｃａｌｍａｉｚｅｉｎｂｒｅｄｌｉｎｅｓ［Ｊ］．ＧｅｎｅｔｉｃｓａｎｄＭｏｌｅｃｕｌａｒＢｉｏｌｏｇｙ，

２００４，２７（４）：５７９－５８８．

［１４］ＢａｒｂｏｚａＫ，ＳａｌｉｎａｓＭＣ，ＡｃｕａＣＶ，ｅｔａｌ．Ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔｏｆｇｅｎｅｔｉｃ

ｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｔｒｕｃｔｕｒｅｉｎａｇａｒｌｉｃ（ＡｌｌｉｕｍｓａｔｉｖｕｍＬ．）

ｇｅｒｍｐｌａｓｍｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｖａｒｙｉｎｇｉｎｂｕｌｂｃｏｎｔｅｎｔｏｆｐｙｒｕｖａｔｅ，ｐｈｅｎｏｌｉｃｓ，

ａｎｄｓｏｌｉｄｓ［Ｊ］．ＳｃｉｅｎｔｉａＨｏｒｔｉｃｕｌｔｕｒａｅ，２０１９（９）：４２３８－４２５１．

［１５］ＢａｒｂｏｚａＫ，ＢｅｒｅｔｔａＶ，ＫｏｚｕｂＰＣ，ｅｔａｌ．Ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅａｎａｌｙｓｉｓａｎｄ

ｍａｒｋｅｒｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｉｎｇａｒｌｉｃ：ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｉｎＥＳＴｓｅｑｕｅｎｃｅ，ｇｅｎｅｔｉｃ

ｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎａｌｙｓｉｓ，ａｎｄｍａｒｋｅｒｔｒａｎｓｆｅｒａｂｉｌｉｔｙａｃｒｏｓｓ［Ｊ］．Ａｌｌｉａｃｅａｅ

ＭｏｌｅｃｕｌａｒＧｅｎｅｔｉｃｓａｎｄＧｅｎｏｍｉｃｓ，２０１８，２９３：１０９１－１１０６．

［１６］周　晶，沈火林，杨文才，等．辣椒遗传多样性的ＳＳＲ分析［Ｊ］．

华北农学报，２００９，２４（增刊１）：６２－６７．

［１７］贾　豪，魏小春，姚秋菊，等．辣椒ＳＳＲ标记种质资源遗传多样

性的分析［Ｊ］．分子植物育种，２０１７，１５（１）：３５３－３６３．

［１８］ＳｕｎＭ．Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｔｈｒｅｅｃｏｌｏｎｉｚｉｎｇｏｒｃｈｉｄｓｗｉｔｈｃｏｎｔｒａｓｔｉｎｇ

ｍａｔｉｎｇｓｙｓｔｅｍｓ［Ｊ］．ＡｍｅｒｉｃａｎＪｏｕｒｎａｌｏｆＢｏｔａｎｙ，１９９７，８４（２）：

２２４－２３２．　

［１９］曲世松，刘宪华，黄宝勇，等．ＣＴＡＢ法提取大蒜、白菜基因组

ＤＮＡ［Ｊ］．山东农业大学学报，２０００，３１（４）：４２７－４２９．
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