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　　摘要：通过构建１１１份甜菜登记品种的分子身份证，促进甜菜品种ＤＵＳ测试标准体系的建立，实现甜菜品种的快
速检索与比对，为甜菜品种指纹鉴定和溯源管理提供理论依据。利用２２对简单重复序列（ＳＳＲ）核心引物，基于最适
的取样策略对来自国内外不同地区的１１１份甜菜登记品种进行遗传多样性分析以及分子身份证构建。结果显示，２２
对引物共检测到１０１个等位基因，每对引物检测出３～７个等位基因，平均为４．５９个；Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数（Ｉ）为０．６０～
１．７３，平均为 ０．９５；Ｎｅｉｓ期望杂合度（Ｈｅ）为 ０．４１～０．７９，平均为 ０．５６；ＰＩＣ值范围为 ０．９１～０．９９，平均值为 ０．９６，２２

对引物可用于区分甜菜品种。利用 ＵＰＧＭＡ聚类分析，２２对引物将１１１份材料划为 ３个类群（Ｇ１～Ｇ３），聚类结果大
致与其地理来源一致；通过获得的等位基因计算遗传距离，１１１份甜菜品种的遗传距离范围为 ０．０５９～０．５６４，平均值
为０．３２５，甜菜品种间具有一定的遗传多样性。基于最少引物区分最多品种的原则，通过 ＵＰＧＭＡ聚类分析，仅用６个
ＳＳＲ引物组合可将全部材料区分。结果表明，基于 ６对 ＳＳＲ引物扩增的结果，通过数字与英文的形式，使用在线二维
码软件构建的１１１份甜菜登记品种的分子身份证，丰富了甜菜品种指纹图谱的可视化形式，从而提高了品种鉴定的效
率，保护育种者及消费者权益。
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　　糖用甜菜（ＢｅｔａｖｕｌｇａｒｉｓＬ．）为苋科甜菜属二年
生草本植物［１］，广泛分布在欧洲及北美洲地区，是

除了甘蔗以外的一种重要的生产蔗糖的经济作物。

糖甜菜自１９０６年引入我国以来，地方种植史已达百

年有余［２］，尽管近年来由于农业政策的调整，甜菜

种植面积有所缩减，但其作为我国的第二大糖料作

物，基本每年占总产糖量的 １３％ 左右［３］。糖料生

产要求甜菜品种高糖丰产多样化，但随着国内自育

品种的发展和国外品种的不断补充和引入，又由于

缺乏市场监管以及规范的品种鉴定标准体系，劣质

替优、品系混乱、同种异名、张冠李戴等现象层出不

穷［４］，这给育种者以及农民带来极大的损害。然而

来源于同个育种单位的甜菜品种可能使用相同或

相似的优良品系作为父母本，导致品种间遗传差异

缩小，遗传背景相似，传统的形态学法难以高效鉴
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定。因此科学准确地区分和鉴定甜菜品种，这对提

高育种效率、保护消费者和育种者权益具有重要的

现实意义。

分子标记技术是实现植物遗传多样性分析和

品种鉴定的另一种途径，２００７年简单重复序列
（ＳＳＲ）分子标记被国际植物新品种保护联盟
（ＵＰＯＶ）确定为植物品种鉴定最有力的工具［５］。

ＳＳＲ标记能快速准确鉴定农作物品种的优越性，也
使得其成为构建植物指纹图谱的首选［６］。然而分

子身份证是在ＳＳＲ指纹图谱的基础上，遵循一定原
则对指纹信息进行编码，得到由字母和数字构成的

字符串，通过数字信息技术平台构建独特的二维码

（或条形码）的身份标记［７］。

近年来，黍稷［８］、小麦［９］、大豆［１０］、苹果［１１］、茶

树［１２］等农作物都基于ＳＳＲ技术构建了分子身份证，
甜菜品种在遗传多样性及指纹图谱构建中也有相

关研究报道，齐少玮等采用 ＩＳＳＲ分子标记构建了
３９个甜菜品种的指纹图谱［１３］；吴则东等使用２１对
ＳＳＲ引物对３２个甜菜品种进行指纹图谱及遗传多
样性分析［１４］；栗媛等使用５对ＳＳＲ核心引物构建了
３９份甜菜品种的分子身份证［１５］。上述研究虽然表

明ＳＳＲ分子标记技术可有效用于甜菜品种指纹图
谱构建及遗传多样性分析，也有试图探究甜菜品种

分子身份证的技术分析，但目前国内并没有对现有

国家登记的甜菜品种构建分子身份证的研究报道，

也尚未制定甜菜品种鉴定的标准。本研究旨在对

国内现有的１１１份甜菜登记品种，利用 ＳＳＲ标记作
品种鉴定以及分子身份证，基于最少引物区分最多

品种的原则，进行分子身份证的开发，为甜菜品种

鉴定和种子市场的知识产权保护、品种鉴定技术奠

定基础和提供科学依据。

１　材料与方法

１．１　供试材料
甜菜登记品种１１１份，其中来自国外的品种９７

份，来自石河子农业科学研究院、黑龙江大学等国

内自育的地方品种１４份，材料由全国农业技术推广
服务中心提供（表１）。
１．２　ＳＳＲ引物筛选

试验中用到的所有 ＳＳＲ引物均来源于黑龙江
大学甜菜遗传育种重点实验室，并由生工生物工程

（上海）股份有限公司合成，利用李乔乔等文献中所

得的２７对 ＳＳＲ引物序列信息［１６］，进行合成用于试

表１　供试材料相关信息

材料

编号
品种名称

材料

编号

品种

名称

材料

编号
品种名称

１ ＨＩ０９３６ ３８ ＫＵＨＮ１３８７ ７５ ＨＩ１０５９

２ ＶＦ３０１９ ３９ ＳＶ８９３ ７６ Ｈ８０９

３ ＳＳ１５３２ ４０ ＭＫ４１６２ ７７ ＫＷＳ１１７６

４ ＢＥＴＡ７９６ ４１ ＭＫ４０８５ ７８ ＫＷＳ４５０２

５ ＢＥＴＡ４６８ ４２ ＳＶ１５８８ ７９ ＫＷＳ９１４７

６ ＢＥＴＡ１７６ ４３ ＫＵＨＮ１２６０ ８０ ＫＷＳ１１９７

７ ＫＵＨＮ８０６０ ４４ ＫＵＨＮ１３５７ ８１ ＭＡ０９７

８ ＫＵＨＮ１１７８ ４５ ＢＴＳ２８６０ ８２ ＭＡ１０４

９ ＫＵＨＮ９０４６ ４６ ＮＴ３９１０６ ８３ ＭＡ３００５

１０ ＳＶ１３７５ ４７ ＫＵＨＮ１２８０ ８４ ＭＡ３００１

１１ ＨＸ９１０ ４８ ＫＷＳ３３５４ ８５ ＭＡ２０７０

１２ Ｈ００３ ４９ ＳＶ１７５２ ８６ ＢＥＴＡ２４０

１３ ＬＳ１２１０ ５０ ＫＵＨＮ１２７７ ８７ ＰＪ１

１４ ＬＳ１３２１ ５１ ＳＸ１５１７ ８８ 爱丽斯

１５ ＡＫ３０１８ ５２ ＫＷＳ３４１０ ８９ ＫＵＨＮ８０６２

１６ ＲＩＶＡＬ ５３ ＫＵＨＮ４０９２ ９０ ＬＮ９０９１０

１７ ＧＧＲ１６０９ ５４ ＫＷＳ７１２５ ９１ 甘糖７号

１８ Ｆｌｏｒｅｓ ５５ ＫＴＡ１１１８ ９２ ＣＨ０６１２

１９ ＭＫ４０６２ ５６ ＫＷＳ５５９９ ９３ ＫＵＨＮ８１４

２０ Ｈ００４ ５７ ＫＷＳ６６６１ ９４ 新甜１５号

２１ ＬＳ１２１６ ５８ ＨＤＴＹ０２ ９５ 新甜１４号

２２ ＳＸ１８１ ５９ 航甜单０９１９ ９６ Ｅｌｍａ１２１４

２３ ＫＵＨＮ１００１ ６０ ＬＳ１８０５ ９７ ＫＷＳ９４４２

２４ ＭＡ１０－６ ６１ ＬＮ１７０８ ９８ ＫＷＳ０４６９

２５ ＭＡ１１－８ ６２ ＬＮ１７１０１ ９９ ＸＪＴ９９１１

２６ ＬＳ１３１８ ６３ ＩＭ１１６２ １００ ＸＪＴ９９０９

２７ ＬＮ８０８９１ ６４ ＫＵＨＮ５０１２ １０１ ＸＪＴ９９０８

２８ ＳＶ１４３４ ６５ ＭＫ４０４４ １０２ ＢＴＳ７０５

２９ ＫＷＳ１２３１ ６６ Ｈ７ＩＭ１５ １０３ ＫＵＨＮ１１２５

３０ ＢＴＳ２７３０ ６７ ＳＲ４９６ １０４ ＫＷＳ３９２８

３１ ＢＴＳ５９５０ ６８ ＩＭ８０２ １０５ ＳＶ２０８５

３２ ＢＴＳ８８４０ ６９ ＳＶ１５５５ １０６ ＭＫ４１８７

３３ ＫＷＳ２３１４ ７０ ＳＲ－４１１ １０７ ＫＷＳ３９３５

３４ ＳＶ１３６６ ７１ ＳＶ１４３３ １０８ ＺＴ６

３５ ＳＸ１５１１ ７２ ＨＩ０４７９ １０９ ＬＮ９０９０９

３６ ＳＸ１５１２ ７３ ＨＩ０４７４ １１０ 甜研３１２

３７ ＸＪＴ９９０７ ７４ ＨＩ１００３ １１１ 甜研２０８

验。从中筛选出２２对分布在甜菜９条染色体上的
ＳＳＲ核心引物，采用ＨＡＰ方式纯化。
１．３　ＤＮＡ的提取

于２０２０年７月在黑龙江省哈尔滨市呼兰区试
验地（１２６°５８′Ｅ，４５°９０′Ｎ）采集样品，每份甜菜品种
根据最适取样策略各取１０株，选取嫩叶部分，混合
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取样，用记号笔编号，放入制冰盒内保存，带回实验

室并放置在－８０℃超低温冰箱储藏。参试样本按
照十六烷基三甲基溴化铵（ＣＡＴＢ）法［１７］提取 ＤＮＡ。
用超微量紫外可见分光光度计测定 ＤＮＡ的浓度和
纯度，把ＤＮＡ样本调整浓度为１０ｎｇ／μＬ，置于４℃
冰箱备用，并将ＤＮＡ母液置于－２０℃冰箱保存。
１．４　ＰＣＲ扩增与电泳检测

ＰＣＲ扩增体系为 ５μＬ，包括 １μＬ模板 ＤＮＡ、
２．５μＬ２×ＭＩＸ（２×ＲａｐｉｄＴａｑＭａｓｔｅｒＭｉｘ）、０．４μＬ
正反向引物（１０ｐｍｏｌ／Ｌ）、１．１μＬｄｄＨ２Ｏ。

ＰＣＲ程序视所用 ＳＳＲ引物退火温度采用２种
程序：（１）一是固定退火温度ＰＣＲ程序：反应程序为
９４℃ 预变性３ｍｉｎ；９５℃变性１５ｓ，５８℃或６０℃退
火１５ｓ，７２℃延伸３０ｓ，循环３５次；７２℃终延伸５
ｍｉｎ。（２）ＴｏｕｃｈｄｏｗｎＰＣＲ的程序：反应程序为
９４℃ 预变性３ｍｉｎ；９５℃变性１５ｓ，６５℃退火１５ｓ，
７２℃延伸３０ｓ，以后６５～５６℃每降１度循环２次，
直到５６℃；９５℃变性１５ｓ，５５℃退火１５ｓ，７２℃延
伸３０ｓ，循环２０次；７２℃终延伸５ｍｉｎ；４℃保存。

ＰＣＲ扩增完成后，取１．５μＬ扩增产物，在８％
非变性聚丙烯酰胺凝胶上采用恒电压（１８０Ｖ）电泳
１．５ｈ，最后根据 Ｓｔｏｔｈａｒｄ等的比较结果［１８］，使用能

高效灵敏检测 ＤＮＡ且无毒的 Ｇ－Ｒｅｄ核酸染料对
凝胶进行泡染。随后观察、照相、读带。

１．５　数据分析
统计 ＳＳＲ扩增位点，对清晰的 ＤＮＡ条带进行

统计，并转换成数字０、１、９格式，其中在同一迁移率
位置上１表示有带型，９表示缺失，０表示没有带型，
将数据集转换为数字矩阵，进行统计分析。ＰＩＣ值
是指根据等位基因数量及其在群体中的分布频率

来检测多态性标记的值［１９］，２２对引物的 ＰＩＣ值按
公式ＰＩＣ＝１－∑Ｐ２ｉ计算，式中：Ｐｉ为某引物扩增的
第ｉ个等位基因出现的频率。使用ＰｏｐＧｅｎｅＶｅｒｓｉｏｎ
１．３２软件计算等位基因数Ｎａ、Ｓｈａｎｎｏｎｓ信息指数 Ｉ
以及Ｎｅｉ氏期望杂合度 Ｈｅ，对甜菜登记品种进行遗
传多样性分析；随后采用 ＭＥＧＡ软件基于数字矩阵
计算品种间的遗传距离并进行聚类分析，绘制１１１
份甜菜品种亲缘关系聚类树状图。

１．６　甜菜登记品种分子身份证的构建
甜菜品种ＳＳＲ分子身份证是由字符串、二维码

以及品种基本信息组合构成。字符串是以不同ＳＳＲ
引物扩增的条带按照０、１、９构成的数字集以及标注
引物的大写英文字母 Ａ～Ｚ构成的数字加字母组合
而成；将字符串、品种基本信息（包括品种名称、登

记编号、育种者、来源）导入二维码在线技术

（ｈｔｔｐｓ：／／ｃｌｉ．ｉｍ／）转化成可扫描的二维码；二者即
构成甜菜登记品种ＤＮＡ分子身份证。

２　结果与分析

２．１　甜菜品种数字ＤＮＡ指纹信息采集
对ＳＳＲ引物扩增产物进行电泳检测可获得清

晰的条带图。根据２２对 ＳＳＲ核心引物对１１１份甜
菜登记品种扩增出的等位基因进行记录，以此采集

１１１份甜菜品种的数字 ＤＮＡ指纹信息，作为分子身
份证字符串的依据。如图１所示，以引物２１７０的扩
增产物为例，横向约在 Ｍａｒｋｅｒ２００ｂｐ位置上，８１～
１１１号甜菜品种扩增情况为 ００１０００１１１０１１１１１
１１１１１１１１１１１１１１１１；纵向约在Ｍａｒｋｅｒ１００～２００ｂｐ
的位置８１号甜菜品种的扩增情况为０１００。
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２．２　遗传多样性分析
通过利用２２对ＳＳＲ引物分别对１１１份甜菜登

记品种的混样 ＤＮＡ进行甜菜品种间遗传多样性分
析。从扩增出的等位基因数目上（表 ２）看，２２对
ＳＳＲ引物在１１１份甜菜品种 ＤＮＡ样本中共检测到
１０１个等位基因，每对引物检测出 ３～７个等位基
因，平均为４．５９个；其中引物２３０５以及１９６５检测
出的等位基因数最多，为 ７个，引物 Ｌ１６、Ｌ６４、
ＢＶＶ２１、Ｌ５９以及Ｗ１５最少，为３个。多态性百分率
在 ６６６７％ ～１００．００％ 之间，引物 ７２３６、２１７０、
ＢＱ５８８６２９、Ｌ３７、Ｌ６４、Ｌ７０、ＴＣ５５、Ｗ２１、ＬＮＸ４７及
Ｗ３１的多态百分比最高，为 １００．００％，最低的是
Ｌ１６、ＢＶＶ２１、Ｌ５９及Ｗ１５，为６６．６７％。２２对引物的
Ｓｈａｎｎｏｎｓ信息指数在０．６０～１．７３之间，平均值为
０．９５；Ｎｅｉｓ期望杂合度在０．４１～０．７９之间，平均值
为０．５６；ＰＩＣ值介于０．９１～０．９９，平均值为０．９６，参
考Ｂｏｔｓｔｅｉｎ的研究结果［２０］，可知２２对引物ＰＩＣ值均
大于０．５，为多态性丰富的 ＳＳＲ引物。综上指标表
明２２对ＳＳＲ引物可区分１１１份甜菜登记品种以此
构建甜菜品种的分子身份证，且甜菜品种间具有一定

的遗传变异。

２．３　遗传距离及聚类分析
利用２２对分布在甜菜９条染色体上的 ＳＳＲ引

物，对１１１份来自不同国家地区的甜菜登记品种的
ＤＮＡ混合样本进行扩增。通过扩增结果获得的等
位基因利用 ＭＥＧＡ７．０计算遗传距离，１１１份甜菜
品种的遗传距离范围为 ０．０５９～０．５６４，平均值为
０３２５。其中来自荷兰安地国际有限公司的甜菜品
种ＳＶ１３６６与同属于麦瑞博西索科有限公司的
ＭＡ０９７、ＭＡ１０４、ＭＡ３００５、ＭＡ３００１以及 ＭＡ２０７０的
遗传距离为 ０．５０５～０．５６４，极差最大；而品种
ＭＡ３００１和ＭＡ２０７０遗传距离最近，源于同个公司，
经查证使用同一父本Ｐ２－３５。

由图２可知，在遗传距离为０．１６时，可将１１１
份甜菜品种分为三大类群，类群 Ｇ１有３２份品种，
类群Ｇ２有２２份品种，类群Ｇ３有５７份品种。类群
Ｇ１在遗传距离为０．１４时可分为２个亚群Ｇ１－１和
Ｇ２－２。Ｇ１－１在遗传距离为０．１１时划分为次亚群
Ｇ１－１－１和 Ｇ１－１－２。亚群 Ｇ１－１共有１７份品
种，其中 ９５号品种新甜 １４号和 １００号品种
ＸＪＴ９９０９遗传距离最近；在亚群Ｇ１－２中８４号品种
ＭＡ３００１和８５号品种ＭＡ２０７０遗传距离最近。类群
Ｇ２在遗传距离为０．１４时分为亚群Ｇ２－１和Ｇ２－２

表２　２２对ＳＳＲ引物在１１１份甜菜登记品种中多态性扩增结果

引物

名称

多态性

百分率（％）
等位基因

数（个）

Ｓｈａｎｎｏｎｓ
信息指数

Ｎｅｉｓ期望
杂合度

ＰＩＣ值

２３０５ ８５．７２ ７ １．７３ ０．７９ ０．９８

７２３６ １００．００ ４ １．２４ ０．６８ ０．９６

４１１８ ８０．００ ５ ０．９７ ０．５９ ０．９９

１９６５ ８５．７２ ７ １．６０ ０．７７ ０．９９

２１７０ １００．００ ４ ０．６９ ０．５０ ０．９８

ＢＱ５８８６２９ １００．００ ５ ０．９５ ０．５９ ０．９７

Ｌ３７ １００．００ ４ ０．９１ ０．５７ ０．９７

Ｌ７ ８０．００ ５ １．０１ ０．６０ ０．９８

Ｌ１６ ６６．６７ ３ ０．９０ ０．５５ ０．９１

Ｌ３５ ７５．００ ４ ０．６７ ０．４８ ０．９８

Ｌ４８ ７５．００ ４ ０．６０ ０．４１ ０．９７

Ｌ５７ ８０．００ ５ １．０１ ０．６０ ０．９８

Ｌ６４ １００．００ ３ ０．６８ ０．４８ ０．９４

Ｌ７０ １００．００ ６ ０．９７ ０．５７ ０．９９

ＴＣ５５ １００．００ ６ ０．６９ ０．５０ ０．９８

Ｗ２１ １００．００ ４ １．０６ ０．５６ ０．９１

ＴＣ１２２ ８３．３４ ６ １．４３ ０．７２ ０．９７

ＢＶＶ２１ ６６．６７ ３ ０．６９ ０．４９ ０．９６

Ｌ５９ ６６．６７ ３ ０．６１ ０．４２ ０．９４

Ｗ１５ ６６．６７ ３ ０．６５ ０．４５ ０．９３

ＬＮＸ４７ １００．００ ５ ０．８８ ０．５６ ０．９７

Ｗ３１ １００．００ ５ ０．８５ ０．５２ ０．９７

平均 ４．５９ ０．９５ ０．５６ ０．９６

２个类群。亚群Ｇ２－１中有品种２０份，其中５号品
种ＢＥＴＡ４６８和２９号品种ＫＷＳ１２３１遗传距离最近；
亚群Ｇ２－２中仅有４号品种ＢＥＴＡ７９６和５６号品种
ＫＷＳ５５９９２份材料。而类群 Ｇ３在遗传距离 ０．１４
时分为亚群Ｇ３－１和Ｇ３－２２个类群。亚群Ｇ３－１
中共有品种１７份，其中１３号品种 ＬＳ１２１０和１４号
品种ＬＳ１３２１遗传距离最近；亚群 Ｇ３－２中有４０份
品种，品种间遗传距离最近的是４１号品种 ＭＫ４０８５
和４２号品种ＳＶ１５８８。

就类群 Ｇ１而言，由黑龙江大学、新疆农业科学
院经济作物研究所等地培育的国内品种 ５８号、９１
号、９４号、９５号、９９～１０１号以及１１０号和１１１号与
来自荷兰安地国际有限公司的６４号、７１号、８９号以
及１０６号共同聚在亚类 Ｇ１－１；而品种１号、１８号、
２４号、２５号、７２号、７４号、７５号以及８１～８５号皆来
源于麦瑞博西索科有限公司都聚在Ｇ１－２。源于美
国ＢＥＴＡＳＥＥＤ公司的４号、５号、３０～３２号、４５号、
８６号、１０２号与来自ＫＷＳＳＡＡＴＳＥ的２９号、３３号、
４８号、５２号、５４号、５６号、５７号、７８～８０号、９７号、
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９８号以及１０７号聚在类群 Ｇ２。聚在类群 Ｇ３的大
部分甜菜品种皆来自荷兰安地国际有限公司以及

英国莱恩种业。综上所述，聚类结果大致与甜菜品

种的地理来源一致，属于同一育种单位的甜菜品

种，在聚类图上显示为一类，可能是因为制种公司

在育种时在性状或父母本的选择上有相同或相似

之处，聚类结果符合遗传规律。此外，约５０％的甜
菜品种聚为 Ｇ３类，这可能是由于这部分试验材料
绝大部分是来源国外申请品种，亲缘关系较近，遗

传基础狭窄，遗传背景相似。

２．４　甜菜登记品种分子身份证的构建
通过 ＵＰＧＭＡ聚类分析法，基于最少引物区分

最多品种的原则，剔除条带不清晰的引物，筛选出

了６对（引物２３０５、ＴＣ１２２、４１１８、Ｌ７、Ｌ３７、Ｌ５９）能够
完全区分１１１份甜菜登记品种的优质引物。用上述
６对标记构建甜菜登记品种的字符串数字 ＤＮＡ分
子身份证，字符串由代表引物字母标注和引物扩增

出的０、１数据集组成。Ａ～Ｆ字母标注是按照引物
多态性比由高到低排序为 Ｌ３７、２３０５、ＴＣ１２２、４１１８、
Ｌ７及Ｌ５９。以品种 １号 ＨＩ０９３为例，其字符串数字
ＤＮＡ 分 子 身 份 证 为 Ａ１１１０Ｂ００００００１Ｃ０１００１０Ｄ
１１１１１Ｅ１１０１１Ｆ１１１。将上述字符串 ＤＮＡ分子身份
证以及对应的品种信息导入二维码在线技术

（ｈｔｔｐｓ：／／ｃｌｉ．ｉｍ／）转化成可扫描的二维码，基于二
者便成功构建出 １１１份甜菜登记品种的 ＤＮＡ分子
身份证。图３是甜菜品种ＨＩ０９３６的二维码 ＤＮＡ分
子身份证。

３　讨论与结论

随着数字时代的发展，数字信息技术也渗透到

农业领域上与生物技术碰撞，引领智慧农业数字

化，及时更新和构建登记品种分子身份证，可为甜

菜品种选育提供可靠的数据参考以及为育种者、消

费者提供有力保障。本研究基于 ＳＳＲ分子标记技
术，采用２２对ＳＳＲ引物对１１１份甜菜登记品种进行
遗传多样性分析并更新构建甜菜分子身份证信息，
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１１１份甜菜品种平均遗传距离为０．３２５，遗传距离范
围在０．０５９～０．５６４之间；２２对引物 Ｓｈａｎｎｏｎｓ信息
指数在０．６０～１．７３之间，平均值为０．９５；Ｎｅｉｓ期望
杂合度在０．４１～０．７９之间，平均值为０．５６；ＰＩＣ值
介于０．９１～０．９９，平均值为０．９６；基于遗传距离根
据ＵＰＧＭＡ法分为三大类群，试验材料的聚类结果
符合遗传规律，与地理来源一致。分析参数结果与

丁刘慧子等对１０７份相同品种的结果［２１］相似，不但

补充了后期登记的品种信息，而且在聚类结果显示

上更为清晰明朗。表明选用的２２对 ＳＳＲ引物有效
地构建了甜菜登记品种的分子身份证信息以及满

足该目标群体的遗传多样性研究。

构建品种分子身份证通常是基于指纹图谱信

息，根据用最少的引物区分最多品种的原则，筛选

出一定数目优质的引物进行编写，本研究参考肖文

芳等的研究方法［２２］，从 １对引物逐步增加引物数
量，通过ＵＰＧＭＡ法筛选出可将１１１份甜菜品种全
部区分的引物组合，最终确定组合为引物 ２３０５、
ＴＣ１２２、４１１８、Ｌ７、Ｌ３７以及Ｌ５９。分子身份证编码形
式通常有多种，有应用基因型编码方法采用个位数

字和小写英文字母对不同带型进行编码构建种质

资源的分子身份证［２３］；也有根据获得的带型按照固

定引物顺序，用数字编码，串联各带型编码，形成数

据代码获得分子身份证。本研究依据筛选出的引

物组合指纹信息，为每一份登记品种进行分子身份

证编码，６对引物多态性比最大的是２３０５，最小的是
Ｌ５９，由高到低用英文 Ａ～Ｆ依次编码，串联构成了
甜菜登记品种的分子身份证。

本研究构建的甜菜登记品种分子身份证，从２２
对优质引物中筛选出的６对多态性高的引物可作为
甜菜品种鉴定引物。基于６对 ＳＳＲ引物的指纹信
息构建了１１１份甜菜登记品种的ＤＮＡ分子身份证，
进一步丰富该品种的可视化信息内容，为甜菜品种

的推广以及品种选育提供科学依据，也为育种者和

消费者提供了有力的保障。
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