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　　摘要：为了解黑龙江苹果种质资源的遗传关系，利用特异性位点扩增片段测序技术（ＳＬＡＦ－ｓｅｑ）对在黑龙江地区
收集的３１份苹果种质资源进行ＳＮＰ位点开发和遗传多样性分析。最终获得了１０７．５２Ｍｂ读长数据，不同材料的ＳＮＰ
标记数目在 ３０９０１２～５４００３０间，样品测序质量值平均 Ｑ３０为 ９３．７８％，平均 ＧＣ含量为 ４０．９０％。共开发获得
１０７２１１５个ＳＬＡＦ标签，其中，多态性ＳＬＡＦ标签有２７５３８９个。通过序列分析，共得群体ＳＮＰ位点１２１３５２个，基于
开发ＳＮＰ分子标记，结果表明，３１份苹果种质资源分为３个亚群，特异性的苹果ＳＮＰ位点开发和研究可为苹果种质资
源鉴定和遗传多样性分析提供理论基础。
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　　苹果（ＭａｌｕｓｐｕｍｉｌａＭＩＬＬ．）是我国主要栽培果
树树种之一，分布广、品种多，具有很高的经济价

值，与柑橘、葡萄、香蕉并称为世界四大水果［１］。黑

龙江省中小型苹果由于干物质含量高，口味纯正，

品质佳，深受广大消费者喜爱与认可。这些苹果种

质资源中较大部分是由栽培大苹果品种与野生资

源或地方品种杂交获得。两者基因的整合，获得的

苹果资源既具有果实商品性又能够适应黑龙江省

的环境。但经过几代杂交，近年黑龙江省培育的苹

果新品种存在果实品质提高幅度不大、抗寒能力下

降明显、适宜栽植区域小等问题，育种工作进展缓

慢。地方品种是非常重要的种质资源，因此，研究

分析其种质资源群体结构及遗传多样性对资源利

用、种质鉴定及现代遗传育种具有十分重要的意义。

特异性位点扩增片段测序（ＳＬＡＦ－ｓｅｑ）是一种
基于高通量测序技术发展而来的简化基因组测序

技术，具有成本低、通量高、深度高、准确性高等突

出优势，已被广泛用于作物遗传图谱构建、遗传多

样性分析、进化关系分析和基因定位［２－４］。当前，基

于ＳＬＡＦ－ｓｅｑ技术在紫苏、甘薯和金花茶［５－７］等作

物上已开发大量的ＳＮＰ标记及遗传进化分析，但在
黑龙江省苹果种质上进行遗传多样性分析及大量

ＳＮＰ分子标记开发等尚未见报道。本研究利用
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ＳＬＡＦ－ｓｅｑ技术对来自黑龙江省的３１份苹果种质
资源进行遗传进化分析，探讨黑龙江省苹果种质资

源的遗传背景及亲缘关系，为黑龙江省苹果品种的

分类及鉴定奠定基础，为苹果种质资源的收集保

存、开发利用及杂交组合选配提供科学的参考依据。

１　材料与方法

１．１　材料
试验于２０２１年６月从黑龙江省不同地区采集

３１份苹果种质资源嫩叶置于变色硅胶中保存备用，
样品详细信息见表１。

表１　３１份苹果种质名称及来源

编号 种质名称 类型 来源

ＬＰ１ 紫香 育成品种 黑龙江省绥棱县

ＬＰ２ 鲁米亚 育成品种 俄罗斯

ＬＰ３ 黄太平 育成品种 黑龙江省

ＬＰ４ 七月鲜 育成品种 辽宁省

ＬＰ５ 大秋 育成品种 黑龙江省

ＬＰ６ 齐早红 育成品种 黑龙江省齐齐哈尔市

ＬＰ７ 黄海棠 育成品种 黑龙江省

ＬＰ８ 金红 育成品种 吉林省公主岭市

ＬＰ９ 龙丰 育成品种 黑龙江省牡丹江市

ＬＰ１０ 秋露 育成品种 黑龙江省哈尔滨市

ＬＰ１１ 龙秋 育成品种 黑龙江省牡丹江市

ＬＰ１２ 龙帅 育成品种 黑龙江省东宁市

ＬＰ１３ 龙红 育成品种 黑龙江省牡丹江市

ＬＰ１４ 龙冠 育成品种 黑龙江省牡丹江市

ＬＰ１５ 塞外红 育成品种 内蒙古自治区

ＬＰ１６ １３２ 品系 黑龙江省哈尔滨市

ＬＰ１７ １１１２ 品系 黑龙江省哈尔滨市

ＬＰ１８ １９６２ 品系 黑龙江省哈尔滨市

ＬＰ１９ ２４５ 品系 黑龙江省哈尔滨市

ＬＰ２０ 丛月 品系 黑龙江省绥棱县

ＬＰ２１ 绥棱黄果 地方品种 黑龙江省绥棱县

ＬＰ２２ 红铃铛 地方品种 黑龙江省

ＬＰ２３ 冻果 地方品种 黑龙江省绥棱县

ＬＰ２４ １２４ 地方品种 黑龙江省双鸭山市

ＬＰ２５ 一窜铃 地方品种 黑龙江省鸡西市

ＬＰ２６ 花红 地方品种 黑龙江省

ＬＰ２７ 山定子 地方品种 黑龙江省

ＬＰ２８ 槟榔果 地方品种 黑龙江省双鸭山市

ＬＰ２９ 引俄４号 其他 俄罗斯

ＬＰ３０ 朱家１号 其他 黑龙江省林口县

ＬＰ３１ 牛奶果 其他 黑龙江省双鸭山市

１．２　ＤＮＡ的提取和检测
供试苹果样本基因组ＤＮＡ提取采用ＣＴＡＢ法，

利用分光光度计检测ＤＮＡ的纯度和浓度，利用１％
琼脂糖凝胶电泳检测ＤＮＡ完整性。
１．３　酶切预测

根据苹果基因组大小和 ＧＣ含量等信息，本研
究选用苹果基因组作为参考基因组（ｈｔｔｐｓ：／／ｉｒｉｓ．
ａｎｇｅｒｓ．ｉｎｒａ．ｆｒ／ｇｄｄｈ１３／ｔｈｅ－ａｐｐｌｅ－ｇｅｎｏｍｅ－
ｄｏｗｎｌｏａｄｓ．ｈｔｍｌ）进行酶切预测。组装获得的基因组
７０９．５６Ｍｂ，ＧＣ含量为 ３８．０３％。最终确定选择
ＲｓａⅠ＋ＨａｅⅢ为限制性内切酶切组合，最后选取目
的片段回收，为确保酶切实验准确性，本研究选取

粳稻品种日本晴为对照进行测序。利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ平
台对质量检测合格后的文库进行高通量测序，得到

个体序列，最后对测序质量值 Ｑ３０和 ＧＣ含量进行
评估和分析以保证测序质量。

１．４　ＳＬＡＦ标签的获得及ＳＮＰ标记的开发
根据序列的相似性对３１份苹果种质资源进行

聚类分析，一个 ＳＬＡＦ标签如果在不同苹果种质间
的序列有差异，即为多态性ＳＬＡＦ标签。依据 ＳＬＡＦ
标签开发 ＳＮＰ位点，利用 ＢＷＡ［８］将测序结果和参
考基因组序列比对，利用ＧＡＴＫ［９］和ＳＡＭｔｏｏｌｓ［１０］对
ＳＮＰ标记进行开发，最终选择２种方法获得的交集
作为最可信的ＳＮＰ标记。根据缺失率 ＜２０％、次要
基因型频率（ＭＡＦ）＞５％的标准对所有的ＳＮＰ位点
进行过滤筛选。

１．５　遗传多样性分析
利用Ａｄｍｉｘｔｕｒｅ软件［１１］对群体进行群体结构分

析，利用 ＭＥＧＡ５．０软件［１２］，通 过 Ｎｅｉｇｈｂｏｒ－
ｊｏｉｎｉｎｇ［１３］算法，对群体进行进化树和亲缘关系分
析，利用Ｅｉｇｅｎｓｏｆｔ软件［１４］进行主成分分析。

２　结果与分析

２．１　酶切方案与建库评估
利用酶切预测软件分析，选择 ＨａｅⅢ ＋ＲｓａⅠ为

限制性内切酶，酶切片段大小在３６４～４６４ｂｐ的序
列定义为ＳＬＡＦ标签，共预测到１２３５１２个 ＳＬＡＦ标
签。利用 ＳＯＡＰ软件［１５］，将水稻日本晴的读长与参

考基因组进行比对，结果（表２）表明，双端比对效率
为９４．７２％，测序数据酶切比例为８３．４０％，说明比
对效率基本正常。根据获得的 ＳＬＡＦ标签的实际长
度，绘制插入片段长度分布图，结果（图１）表明，读
长插入片段在预期范围（３６４～４６４ｂｐ）之内，表明
ＳＬＡＦ建库正常，可用于下步试验。

由测序碱基分布情况（图２）可知，碱基Ａ与
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表２　水稻日本晴测序数据比对

样品
双端比对

（％）
单端比对

（％）

未比对

成功

（％）

正常酶切

比例

（％）

部分酶切

的比例

（％）

水稻日本晴 ９４．７２ １．０６ ４．２２ ８３．４０ １６．６０

Ｔ、Ｃ与Ｇ分布较一致，符合碱基配对的原则，提示
测序未出现错误，因此获得 ＳＬＡＦ标签可用于 ＳＮＰ
标记的开发和遗传多样性分析。

２．２　简化基因组序列的产出和质量评估
对３１份苹果种质的测序数据统计结果，由图３

可知，共计获得５８．２１个百万读长序列（Ｍｒｅａｄｓ）数
据，各样品所获得的读长数为８２３７２５～３０７７９９３，
其中，来源黑龙江省哈尔滨市的品系“１９６２”样品所
获得读长数最大，为３０７７９９３个读长，来源于黑龙
江省鸡西市的地方品种“一窜铃”样品所获读长数

最小，为８２３７２５个读长（图 ３－Ａ）。测序质量值
Ｑ３０为 ９２．９３％ ～９４．６７％，测序平均 Ｑ３０为
９３５０％，其中，来源于黑龙江的地方品种“花红”样
品Ｑ３０测序值最大，为９４．６７％，来源于内蒙古自治
区的育成品种“塞外红”样品的 Ｑ３０测序值最小，为
９２．９３％。所有样品 Ｑ３０值均在９０％以上，说明测
序数据合格。测序获得 ＧＣ比例为 ４０．０９％ ～
４２１４％，其中，来源于黑龙江哈尔滨市的品系
“２４５”样品的 ＧＣ比例最大，为４２．１４％，来源于黑
龙江绥棱的地方品种“绥棱黄果”样品的ＧＣ比例最
小，为４０．０９％，平均 ＧＣ含量为４０．８０％，ＧＣ比例
普遍不高，说明达到测序要求（图３－Ｂ）。
２．３　ＳＬＡＦ标签和ＳＮＰ分子标记的开发

通过序列分析，共开发获得了１３６２８２个 ＳＬＡＦ
标签，其中多态性ＳＬＡＦ标签１０９９６６个。由图４可
知，样品的平均测序深度为１１．２９％（图４－Ａ），从
多态性ＳＬＡＦ标签中开发获得了２０３９５７５个 ＳＮＰ
位点（图４－Ｂ），对所有的 ＳＮＰ根据次要基因型频
率（ＭＡＦ）＞５％，缺失率 ＜２０％过滤，筛选高一致性
的群体ＳＮＰ。统计多态性ＳＬＡＦ标签和ＳＮＰ标记在
苹果不同染色体上的个数，根据数据绘制染色体分

布图，由图５可知开发的多态性 ＳＬＡＦ标签和 ＳＮＰ
位点在苹果基因组１７条染色体上的分布情况，且在
每条染色体上有比较均匀的分布，说明测序结果正

常，可进行下一步分析。

２．４　群体遗传结构分析
基于已开发的苹果ＳＮＰ位点，利用Ａｄｍｉｘｔｕｒｅ
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软件分析了研究材料的群体结构。根据交叉验证

错误率的谷值确定最优分群数。由聚类分析结果

（图６）可知，Ｋ值为１时交叉验证错误率最低，可见
３１份苹果资源间遗传结构不明显，说明不同来源的
个体来源于同一祖先。

基于已开发的苹果 ＳＮＰ位点，利用 ＭＥＧＡ５软
件绘制３１份苹果种质的遗传关系聚类图，由图７可
知，３１份苹果资源可划分出３个差异性分支，第一
个分支由１７份苹果资源组成，其中９份育成品种，４
份地方品种，２份品系，２份其他。第二个分支由８
份苹果资源组成，其中 ２份育成品种，４份地方品
种，１份品系，１份其他。第三个分支由６份苹果资
源组成，其中４份育成品种，２份品系。说明种质间
存在较大变异，具有丰富的遗传多样性。聚类结果

表明黑龙江省苹果资源没有明显的区域特征。

基于已开发的苹果ＳＮＰ位点，利用 Ｅｉｇｅｎｓｏｆｔ软
件，对３１个苹果种质进行主成分分析（ＰＣＡ），得到
样品的聚类情况。由图８可知，３１份苹果种质聚为
三维（ＰＣＡ１、ＰＣＡ２、ＰＣＡ３），进一步提示黑龙江苹果
３１份种质分化为３个亚群，黑龙江省苹果资源品种

之间存在遗传多样性。

３　讨论与结论

苹果是我国主要栽培果树树种之一，其面积和

产量均居世界首位。目前，针对苹果开展遗传进化

分析研究，主要集中在生理生化水平和表型鉴定等

方面。ＳＬＡＦ－ｓｅｑ技术具有快速、低成本、高通量开
发ＳＮＰ标记的优势［１６］，国内外研究者利用该技术已

经在广金钱草、山西省地方梨、白皮松等作物上成

功应用［１７－１９］，姜涛等运用 ＳＬＡＦ－ｓｅｑ技术对３９份
连翘种质资源进行了 ＳＮＰ标记的开发和遗传多样
性分析，共获得２６２２９７个多态性 ＳＬＡＦ标签，开发
了１８０９７４１个ＳＮＰ标记［２０］。陶红霞等运用 ＳＬＡＦ
标记，获得１２５４９７个多态性 ＳＬＡＦ标签，构建了苹
果遗传连锁图谱［２１］。李敏等通过 ＳＬＡＦ－ｓｅｑ技术
测序，获得了９９５２６个多态性ＳＬＡＦ标签，并开发了
９４８８个高质量的ＳＮＰ标记［２２］。

植物的生长环境对物种的种群结构和遗传分

化会产生直接的影响，通过苹果样品的系统进化树

发现，黑龙江苹果种质遗传多样性较为丰富，育成
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品种中“大秋”和“秋露”亲缘关系比较近，地方品种

中“冻果”和“山丁子”亲缘关系较近，而地方品种

“红铃铛”和育成品种“七月鲜”亲缘关系较近，上述

品种之间亲缘关系较近，可能是杂交育种产生的。

本研究利用特异性位点扩增片段测序技术，通过对

３１份苹果种质资源进行 ＳＮＰ位点开发和遗传多样
性分析，共得到 １０７．５２ＭｂＣｌｅａｎＲｅａｄｓ数据，每个
样品的 ＳＮＰ标记数目介于３０９０１２～５４００３０之间，
样本平均测序质量值 Ｑ３０为９３．７８％，样品平均 ＧＣ
含量为 ４０．９０％。共得到 １０７２１１５个 ＳＬＡＦ标签，
其中２７５３８９个多态性 ＳＬＡＦ标签。通过序列分析，
获得 １２１３５２个有效的单核苷酸多态性标记
（ＳＮＰ），利用开发的ＳＮＰ分子标记，将３１份苹果种
质资源分为３个亚群。本研究平均测序深度较高，
获得的ＳＮＰ位点数量多，为今后结合苹果果实性
状、叶片性状等数量性状进行苹果属资源的评价利

用，如亲本选择、关联定位分析、杂种优势利用及进

化［２３］等研究提供了重要的分子标记辅助育种标记，

为苹果种质资源保护和品种创制等研究提供了有

力证据。

参考文献：

［１］宋春晖，陈晓菲，王枚阁，等．基于ＳＬＡＦ－ｓｅｑ技术鉴定苹果砧木

耐涝候选基因［Ｊ］．中国农业科学，２０２１，５４（１８）：３９３２－３９４４．

［２］ＤｏｎｇＺＭ，ＣｈｅｎＬ，ＬｉＺ，ｅｔａｌ．Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄｍｏｌｅｃｕｌａｒｍａｐｐｉｎｇ

ｏｆｔｈｅｓｅｍｉ－ｄｗａｒｆｌｏｃｕｓ（ｓｄｆ－１）ｉｎｓｏｙｂｅａｎｂｙＳＬＡＦ－ｓｅｑｍｅｔｈｏｄ

［Ｊ］．Ｅｕｐｈｙｔｉｃａ，２０２０，２１６（６）：１０３．

［３］ＷｅｉＱＺ，ＷａｎｇＷＨ，ＨｕＴＨ，ｅｔａｌ．ＣｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎｏｆａＳＮＰ－ｂａｓｅｄ

ｇｅｎｅｔｉｃｍａｐｕｓｉｎｇＳＬＡＦ－ｓｅｑａｎｄＱＴＬａｎａｌｙｓｉｓｏｆｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ

ｔｒａｉｔｓｉｎｅｇｇｐｌａｎｔ［Ｊ］．ＦｒｏｎｔｉｅｒｓｉｎＧｅｎｅｔｉｃｓ，２０２０，１１：１７８．

［４］ＺｈａｎｇＳＺ，ＨｕＸＨ，ＭｉａｏＨＲ，ｅｔａｌ．ＱＴＬｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｆｏｒｓｅｅｄ

ｗｅｉｇｈｔａｎｄｓｉｚｅｂａｓｅｄｏｎａｈｉｇｈ－ｄｅｎｓｉｔｙＳＬＡＦ－ｓｅｑｇｅｎｅｔｉｃｍａｐｉｎ

ｐｅａｎｕｔ（ＡｒａｃｈｉｓｈｙｐｏｇａｅａＬ．）［Ｊ］．ＢＭＣＰｌａｎｔＢｉｏｌｏｇｙ，２０１９，１９

（１）：５３７．

［５］姜　涛，刘灵娣，田　伟，等．紫苏 ＳＮＰ分子标记开发及遗传多

样性分析［Ｊ］．分子植物育种，２０２１，１９（４）：１２４３－１２４９．

［６］苏文瑾，赵　宁，雷　剑，等．基于 ＳＬＡＦ－ｓｅｑ技术的甘薯 ＳＮＰ

位点开发［Ｊ］．中国农业科学，２０１６，４９（１）：２７－４７．

［７］刘　凯，李开祥，韦晓娟，等．基于ＳＬＡＦ－ｓｅｑ技术的金花茶ＳＮＰ

标记开发及遗传分析［Ｊ］．经济林研究，２０１９，３７（３）：７９－８３．

［８］ＬｉＨ，ＤｕｒｂｉｎＲ．ＦａｓｔａｎｄａｃｃｕｒａｔｅｓｈｏｒｔｒｅａｄａｌｉｇｎｍｅｎｔｗｉｔｈＢｕｒｒｏｗｓ－

Ｗｈｅｅｌｅｒｔｒａｎｓｆｏｒｍ［Ｊ］．Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，２００９，２５（１４）：１７５４－１７６０．

［９］ＭｃＫｅｎｎａＡ，ＨａｎｎａＭ，ＢａｎｋｓＥ，ｅｔａｌ．ＴｈｅＧｅｎｏｍｅＡｎａｌｙｓｉｓ

Ｔｏｏｌｋｉｔ：ａＭａｐＲｅｄｕｃｅｆｒａｍｅｗｏｒｋｆｏｒａｎａｌｙｚｉｎｇｎｅｘｔ－ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎＤＮＡ

ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｄａｔａ［Ｊ］．ＧｅｎｏｍｅＲｅｓｅａｒｃｈ，２０１０，２０（９）：１２９７－１３０３．

［１０］ＬｉＨ，ＨａｎｄｓａｋｅｒＢ，ＷｙｓｏｋｅｒＡ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｓｅｑｕｅｎｃｅａｌｉｇｎｍｅｎｔ／ｍａｐ

ｆｏｒｍａｔａｎｄＳＡＭｔｏｏｌｓ［Ｊ］．Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，２００９，２５（１６）：２０７８－

２０７９．　

［１１］ＡｌｅｘａｎｄｅｒＤ Ｈ，ＮｏｖｅｍｂｒｅＪ，ＬａｎｇｅＫ．Ｆａｓｔｍｏｄｅｌ－ｂａｓｅｄ

ｅｓｔｉｍａｔｉｏｎｏｆａｎｃｅｓｔｒｙｉｎｕｎｒｅｌａｔｅｄｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ［Ｊ］．Ｇｅｎｏｍｅ

Ｒｅｓｅａｒｃｈ，２００９，１９（９）：１６５５－１６６４．

［１２］ＴａｍｕｒａＫ，ＰｅｔｅｒｓｏｎＤ，ＰｅｔｅｒｓｏｎＮ，ｅｔａｌ．ＭＥＧＡ５：ｍｏｌｅｃｕｌａｒ

ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｇｅｎｅｔｉｃｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｕｓｉｎｇ ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ，

ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙｄｉｓｔａｎｃｅ，ａｎｄｍａｘｉｍｕｍ ｐａｒｓｉｍｏｎｙｍｅｔｈｏｄｓ［Ｊ］．

ＭｏｌｅｃｕｌａｒＢｉｏｌｏｇｙａｎｄＥｖｏｌｕｔｉｏｎ，２０１１，２８（１０）：２７３１－２７３９．

［１３］ＳａｉｔｏｕＮ，ＮｅｉＭ．Ｔｈｅｎｅｉｇｈｂｏｒ－ｊｏｉｎｉｎｇｍｅｔｈｏｄ：ａｎｅｗｍｅｔｈｏｄｆｏｒ

ｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｎｇｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｓ［Ｊ］．ＭｏｌｅｃｕｌａｒＢｉｏｌｏｇｙａｎｄ

Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ，１９８７，４（４）：４０６－２５．

［１４］ｄｅＨｏｏｎＭＪＬ，ＩｍｏｔｏＳ，ＮｏｌａｎＪ，ｅｔａｌ．Ｏｐｅｎｓｏｕｒｃｅｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ

ｓｏｆｔｗａｒｅ［Ｊ］．Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，２００４，２０（９）：１４５３－１４５４．

［１５］ＬｉＲＱ，ＹｕＣ，ＬｉＹＲ，ｅｔａｌ．ＳＯＡＰ２：ａｎｉｍｐｒｏｖｅｄｕｌｔｒａｆａｓｔｔｏｏｌｆｏｒ

ｓｈｏｒｔｒｅａｄａｌｉｇｎｍｅｎｔ［Ｊ］．Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，２００９，２５（１５）：１９６６－

１９６７．　

［１６］段义忠，王建武，杜忠毓，等．基于 ＳＬＡＦ－ｓｅｑ简化基因组技术

的沙冬青ＳＮＰ位点开发及遗传分析［Ｊ］．植物研究，２０１８，３８

（１）：１４１－１４７．

［１７］唐晓敏，张春荣，周良云，等．基于ＳＬＡＦ－Ｓｅｑ技术的广金钱草

ＳＮＰ位点开发及遗传分析［Ｊ］．分子植物育种，２０２０，１８（１８）：

６１０１－６１０７．

［１８］白牡丹，郝国伟，张晓伟，等．基于 ＳＬＡＦ－ｓｅｑ技术的山西省地

方梨品种的ＳＮＰ分析［Ｊ］．西北农业学报，２０２０，２９（７）：１０２０－

１０２７．　

［１９］田　倩，刘双委，钮世辉，等．基于 ＳＬＡＦ－ｓｅｑ技术的白皮松

ＳＮＰ分子标记开发［Ｊ］．北京林业大学学报，２０２１，４３（８）：１－

８．　

［２０］姜　涛，温春秀，田　伟，等．基于ＳＬＡＦ－ｓｅｑ技术连翘 ＳＮＰ分

子标记开发及遗传多样性分析［Ｊ］．分子植物育种，２０２１，１９

（１６）：５４０５－５４１３．

［２１］陶红霞．基于ＳＬＡＦ标记的苹果遗传连锁图谱构建［Ｄ］．杨凌：

西北农林科技大学，２０１５．

［２２］李　敏，郭　聪，王　莹，等．基于 ＳＬＡＦ－ｓｅｑ技术的乔木柳

ＳＮＰ位点开发［Ｊ］．西南农业学报，２０１８，３１（５）：８９１－８９５．

［２３］李晓颖，郑少泉，徐红霞，等．基于ＳＬＡＦ－ｓｅｑ技术枇杷 ＳＮＰ位

点开发［Ｊ］．分子植物育种，２０２１，１９（１５）：５０３８－５０４５．

—６６— 江苏农业科学　２０２３年第５１卷第８期


