
书书书

殷纪伟，韩贝贝，马莹雪，等．基于ＳＳＲ分子标记的１５４份桃品种遗传多样性分析［Ｊ］．江苏农业科学，２０２３，５１（１６）：１８－２６．

ｄｏｉ：１０．１５８８９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００２－１３０２．２０２３．１６．００３

基于 ＳＳＲ分子标记的１５４份桃品种遗传多样性分析
殷纪伟１，２，韩贝贝１，马莹雪１，武星廷１，徐振江２，姜建福３，陈昌文３，韩瑞玺１

（１．农业农村部科技发展中心，北京１００１７６；２．华南农业大学农学院，广东广州 ５１０６４２；

３．中国农业科学院郑州果树研究所，河南郑州４５０００９）

　　摘要：利用简单重复序列（ＳＳＲ）分子标记对桃种质资源的遗传多样性和群体结构进行分析，构建桃品种的分子数
据库，为桃品种的鉴定提供技术依据。利用１０个ＳＳＲ标记对１５４份桃品种进行指纹采集，通过聚类分析和群体结构
分析研究其遗传多样性。结果表明，１０对ＳＳＲ引物共检测出１４０个等位变异，变异范围为８～２７；共获得３０４个基因
型，变化范围为１７～５９；引物多态性信息含量（ＰＩＣ）变化范围为０．５１０９～０．８２４２，申请品种保护和登记的品种遗传多
样性较已知品种低。根据Ｎｅｉｓ遗传距离进行非加权组平均法（ＵＰＧＭＡ）聚类分析，供试品种可划分为５个大类，各品
种间的遗传距离在０．０２９３～１．００００之间，其中２对品种未区分开。对供试品种进行群体结构分析，发现可以划分为４
个亚群，大部分材料的亲缘关系比较单一。方差分析结果表明，１０％的遗传变异来自群体间，７２％的遗传变异来自群体
内部，群体内的变异大于群体间。１５４份桃品种的遗传多样性水平适中，群体间的遗传分化程度处于中等水平，同一育
种单位的品种遗传距离较近。研究结果可为不同类型桃育种创新、分子指纹数据库的构建及品种鉴定提供参考依据。
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　　桃（ＰｒｕｎｕｓｐｅｒｓｉｃａＬ．）是蔷薇科（Ｒｏｓａｃｅａｅ）李
属（Ｐｒｕｎｕｓ）的一种重要落叶果树，是全球第三大重
要的温带水果［１］。中国拥有世界上最长的桃栽培

历史［２］，种质资源比较丰富，其种植面积、产量均居

世界首位［３］。利用 ＤＮＡ分子标记技术对桃进行品
种鉴定及种质资源的遗传多样性研究，对我国桃种

质资源利用和育种创新具有重大意义。随着基因

组学的不断发展，基于ＤＮＡ的遗传标记在植物分子
研究中被广泛应用，简单重复序列（ＳＳＲ）分子标记
技术由于具有可重复性好、共显性遗传等优点，在

ＤＮＡ指纹分析和遗传多样性分析方面有重要的应
用价值［４］。目前，ＳＳＲ分子标记技术已经被用于鉴
定葡萄［５］、柑橘［６］、苹果［７］、猕猴桃［８］、樱桃［９］等果

树品种或种质资源。近年来 ＳＳＲ分子标记技术被
广泛应用于各项研究中，如品种鉴定、遗传图谱构

建、遗传多样性研究等。Ｃｈｅｎｇ等利用７对 ＳＳＲ引

物构建了３２个桃地方品种的指纹图谱，并评估了品
种的遗传多样性和亲缘关系［１０］；葛志刚等利用 ＳＳＲ
标记对２２个蟠桃品种及另外９种类型桃品种的遗
传多样性的分析结果显示，蟠桃的遗传多样性较

高［１１］；Ｘｉｅ等采用３４个 ＳＳＲ标记分析了浙江地区
的９４份桃种质资源的多样性，发现引进品种的种质
多样性高于地方品种［１２］；李雄伟等利用１６个 ＳＳＲ
标记对国内外６６９份桃的遗传多样性进行测试并构
建了相应的分子指纹图谱［１３］；凌士鹏等对不同来源

的桃品种进行ＳＳＲ分析，发现聚类结果和品种的地
理分布之间存在一定的相关性，相同地理来源的品

种较为集中地聚在一起［１４］；根据桃果实性状，可以

将桃划分为多个类型，魏姗姗等开发了 １８个 ＳＳＲ
标记对桃果实的形状进行分析，发现扁球形桃类群

的遗传多样性较球形丰富，对桃有无毛性状的分析

结果表明，有毛类群的遗传多样性和基因杂合度高

于无毛类群［１５］；刘伟等以６０份山东省地方桃种质
资源为研究材料，利用 ＳＳＲ标记构建了分子身份
证，相关研究可为山东省地方桃品种资源鉴定和种

质资源利用与保护奠定基础［１６］。通过对桃种质资

源的遗传多样性进行评价，可为今后桃种质资源创

新和利用提供参考依据。但是，目前对于新育成的

桃品种，尚未有人分析并及时构建 ＤＮＡ分子数据
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库。本研究首次以近５年申请品种权保护的桃品种
为材料，并且通过果实类型进行聚类分析，前人在

此方面的研究报道较少。随着国内桃新品种权申

请量逐年增加，通过比较申请品种权保护品种和已

知品种间的遗传多样性，不同育种单位和地区育种

水平的相关研究较少。本研究构建了１５４份桃品种
的ＤＮＡ指纹数据库，并对申请品种保护的品种和已
知品种间进行遗传多样性比较分析，可为加快我国

桃种质资源的创新利用和桃品种权保护提供参考，

为桃品种鉴定和辅助桃新品种特异性、一致性和稳

定性测试（简称ＤＵＳ测试）提供理论依据。

１　材料与方法

１．１　材料与试剂
本试验于２０２２年在农业农村部科技发展中心

植物新品种测试中心进行，试验材料包括申请新品

种权保护的品种６３份、登记品种１３份、已知品种
７８份，共１５４份，由农业农村部植物新品种测试中
心提供，供试品种的基本信息见表１。
　　ＤＮＡ聚合酶、ＰＣＲＢｕｆｆｅｒ等购于南京诺维赞生
物科技股份有限公司；甲酰胺、ＬＩＺ５００购于 ＡＢＩ公
司。主要设备仪器：ＮａｎｏＤｒｏｐ１０００微量分光光度
仪、ＥＴＣ－８１１定性 ＰＣＲ仪、ＡｐｐｌｉｅｄＢｉｏｓｙｓｔｅｍｓＴＭ

３７３０基因分析仪、组织研磨仪等。
１．２　ＳＳＲ引物

本研究中用于检测的ＳＳＲ引物选自《桃品种鉴
定 ＳＳＲ分子标记法》中规定的１０对核心引物（表
２），普通引物、荧光引物均由生工生物工程（上海）
股份有限公司合成，根据等位变异大小在荧光引物

５′端添加 ６－羧基荧光素（ＦＡＭ）、六氯荧光素
（ＨＥＸ）、羧基四甲基罗丹明（ＴＡＭＲＡ）荧光基团。
１．３　ＤＮＡ提取和ＰＣＲ扩增

采用改良的十六烷基三甲基溴化铵（ＣＴＡＢ）
法［１７］提取新鲜叶片的基因组ＤＮＡ，并用２％琼脂糖
凝胶电泳进行ＤＮＡ的完整性检测，用紫外分光光度
计Ｎａｎｏｄｒｏｐ１０００测定 ＤＮＡ的质量和浓度，并将其
稀释至５０ｎｇ／μＬ，于－２０℃保存。ＰＣＲ扩增反应总
体积为１０μＬ，包含１μＬ５０ｎｇ／μＬＤＮＡ模板、１μＬ
１０×ＰＣＲＢｕｆｆｅｒ、各 ０．３μＬ１０μｍｏｌ／Ｌ上下游引物、
０．１μＬＴａｑＤＮＡ聚合酶、２．５ｍｍｏｌ／ＬｄＮＴＰ，加
６．５μＬｄｄＨ２Ｏ补足至１０μＬ。ＰＣＲ扩增参考《桃品
种鉴定 ＳＳＲ分子标记法》中的扩增程序，具体如下：
９５℃５ｍｉｎ；９５℃３０ｓ，５６℃３０ｓ，７２℃３０ｓ，共３５

个循环；４℃保存２０ｍｉｎ。
１．４　ＰＣＲ产物检测

分别吸取１．２μＬ不同荧光标记扩增产物，混匀
后加超纯水稀释１００倍，从稀释混合液中分别吸取
１μＬ加入９６孔板中。每孔另外加入８．９μＬ去离
子甲酰胺、０．１μＬＡＢＩＧｅｎｅＳｃａｎ５００ＬＩＺ分子量内
标，离心３０ｓ后于９４℃变性５ｍｉｎ，冷却后上机检
测，具体操作步骤和流程参考仪器操作说明。

１．５　数据分析方法
用ＳＳＲＡｎａｌｙｓｅｒ（Ｖ１．２．６，ｈｔｔｐ：／／１７２．１６．２．６８：

８０８０／ｓｓｒ３／ｎｏ／ｉｎｄｅｘ）对电泳的原始数据进行处理。
用ＰｏｗｅｒｍａｒｋｅｒＶ３．２５计算不同品种间的遗传距离，
并构建基于 Ｎｅｉｓ遗传距离的非加权组平均法
（ＵＰＧＭＡ）聚类图。利用 Ｎｔｓｙｓ２．１１进行遗传相似
度分析，用Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ２．３．４软件进行群体结构分析，
假定群体数目（Ｋ值）为１～１０并且逐一进行测试，
每个Ｋ值重复估算２０次，迭代次数５０００次，马尔
可夫链蒙特卡洛方法（Ｍａｒｋｏｖｃｈａｉｎｍｏｎｔｅｃａｒｌｏ，
ＭＣＭＣ）值为５００００次。使用ｌｎＰ（Ｄ）的平均值进行
种群估计，并通过ＳｔｒｕｃｔｕｒｅＨａｒｖｅｓｔｅｒ程序估算最佳种
群数量的Ｋ值，对群体间及群体内分子变异作方差检
验（ＡＭＯＶＡ），分析群体内、群体间的遗传变异情况。

２　结果与分析

２．１　ＳＳＲ标记多态性和遗传多样性分析
根据ＳＳＲ标记的等位变异范围，进行多重电泳

组合，本研究将１０对引物分为４组来提高电泳效
率，图１为品种ＳｐｒｉｎｇＰｒｉｎｃｅ的毛细管电泳结果。用
ＳＳＲＡｎａｌｙｓｅｒ软件处理毛细管电泳的原始数据，从
表３可以看出，１０对ＳＳＲ引物在１５４份材料中共检
测出１４０个等位变异位点，变异范围为８～２７，平均
值为 １４；共获得 ３０４个基因型组合，变化范围为
１７～５９个，平均值为３０．４个。多态性信息含量能
够反映一个群体的遗传变异程度，本研究中，ＰＩＣ值
的变化范围为０．５１０９～０．８２４２，平均值为０．６９８４，
其中 ＰＩＣ值最高的标记是 ＳＳＲ１２５（０．８２４２），最低
的标记是 ＳＳＲ１０７（０．５１０９），各标记的 ＰＩＣ值均高
于０．５，说明该标准所选引物多态性较好，适用于桃
品种的鉴定，能够有效反映桃品种的遗传多样性信

息。供试材料的基因多样性变化范围为０．５３０８～
０８３９６，平均值为０．７２８２，表明供试材料的遗传多
样性丰富，遗传背景较为复杂。

　　１５４份桃品种中共包括６３份申请保护品种、１３
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表１　１５４份桃品种的基本信息

样品编号 品种名称 品种分类 样品编号 品种名称 品种分类 样品编号 品种名称 品种分类

Ｔ１ 春雪垂柳 已知品种 Ｔ４５ 中油蟠１１号 已知品种 Ｔ８９ 陇油金蜜 申请品种

Ｔ２ 沐雪垂柳 已知品种 Ｔ４６ 中油丹玉 已知品种 Ｔ９０ 聊大红金桃 申请品种

Ｔ３ 粉恋串 申请品种 Ｔ４７ 中油金缘 申请品种 Ｔ９１ 金陵黄露 登记品种

Ｔ４ 粉恋垂枝 申请品种 Ｔ４８ 中油金瑞 申请品种 Ｔ９２ 金童６号 已知品种

Ｔ５ 红恋串 申请品种 Ｔ４９ 夏至红 已知品种 Ｔ９３ 大金旦 已知品种

Ｔ６ 红恋垂枝 申请品种 Ｔ５０ 理想油桃 已知品种 Ｔ９４ 锦绣 已知品种

Ｔ７ 万重红 申请品种 Ｔ５１ 早红油 申请品种 Ｔ９５ 陇金２号 申请品种

Ｔ８ 浅紫恋 申请品种 Ｔ５２ 瑞光３号 已知品种 Ｔ９６ 陇金６号 已知品种

Ｔ９ 白重瓣垂枝 已知品种 Ｔ５３ 兴津油桃 已知品种 Ｔ９７ 陇金５号 登记品种

Ｔ１０ 朱粉垂枝 已知品种 Ｔ５４ 中油金冠 申请品种 Ｔ９８ 金凤 已知品种

Ｔ１１ 绛桃 已知品种 Ｔ５５ 中油金铭 登记品种 Ｔ９９ 北京晚蜜 已知品种

Ｔ１２ 红垂柳 已知品种 Ｔ５６ 中农金辉 登记品种 Ｔ１００ 秋彤 已知品种

Ｔ１３ 万重粉 登记品种 Ｔ５７ 曙光 已知品种 Ｔ１０１ 甘峪秋蜜 申请品种

Ｔ１４ 报春 登记品种 Ｔ５８ 瑞光２８号 申请品种 Ｔ１０２ 川中岛 已知品种

Ｔ１５ 复色垂枝碧桃 申请品种 Ｔ５９ 双喜红 申请品种 Ｔ１０３ 甘露暑蜜 申请品种

Ｔ１６ 撒金碧桃 已知品种 Ｔ６０ 瑞光１８号 已知品种 Ｔ１０４ 白凤 已知品种

Ｔ１７ 人面桃 已知品种 Ｔ６１ 中油桃５号 已知品种 Ｔ１０５ 南桂桃１号 申请品种

Ｔ１８ 中蟠７号 申请品种 Ｔ６２ 中油桃４号 已知品种 Ｔ１０６ 上海水蜜 已知品种

Ｔ１９ 中蟠１６号 申请品种 Ｔ６３ 中油１３号 申请品种 Ｔ１０７ 天津水蜜 已知品种

Ｔ２０ 中蟠１８号 申请品种 Ｔ６４ 中油２０号 申请品种 Ｔ１０８ 深州水蜜 已知品种

Ｔ２１ 晚蟠桃 已知品种 Ｔ６５ 甘露早油 已知品种 Ｔ１０９ 新风蜜露 已知品种

Ｔ２２ 瑞蟠４号 已知品种 Ｔ６６ 陇油桃２号 已知品种 Ｔ１１０ 优蜜 已知品种

Ｔ２３ 中蟠９号 申请品种 Ｔ６７ 陇油３号 登记品种 Ｔ１１１ 中桃金蜜 申请品种

Ｔ２４ 中蟠１１号 已知品种 Ｔ６８ 陇油桃１号 已知品种 Ｔ１１２ 松森 已知品种

Ｔ２５ 中蟠１５号 申请品种 Ｔ６９ 陇油５号 登记品种 Ｔ１１３ 仓方早生 已知品种

Ｔ２６ 中蟠１９号 申请品种 Ｔ７０ 陇油桃９号 登记品种 Ｔ１１４ 霞晖６号 登记品种

Ｔ２７ 中蟠２１号 申请品种 Ｔ７１ 中桃金霞 已知品种 Ｔ１１５ 大久保 已知品种

Ｔ２８ 早露蟠桃 已知品种 Ｔ７２ 中油蟠２号 已知品种 Ｔ１１６ 晚蜜 已知品种

Ｔ２９ 奉化蟠桃 已知品种 Ｔ７３ 中油蟠１号 已知品种 Ｔ１１７ 春蜜 已知品种

Ｔ３０ 玉露蟠桃 已知品种 Ｔ７４ 中油蟠７号 申请品种 Ｔ１１８ 黄金蜜桃１号 已知品种

Ｔ３１ 农神蟠桃 已知品种 Ｔ７５ 中油蟠９号 申请品种 Ｔ１１９ 黄金蜜桃３号 已知品种

Ｔ３２ 蟠桃皇后 已知品种 Ｔ７６ 中油蟠５号 申请品种 Ｔ１２０ 陇蜜１２号 已知品种

Ｔ３３ 新疆蟠桃 已知品种 Ｔ７７ 金霞油蟠 申请品种 Ｔ１２１ 陇蜜１０号 已知品种

Ｔ３４ 中蟠桃１１号 申请品种 Ｔ７８ 金霞 已知品种 Ｔ１２２ 陇蜜１１号 已知品种

Ｔ３５ 中蟠１３号 申请品种 Ｔ７９ 金湘玉 申请品种 Ｔ１２３ 陇蜜１７号 申请品种

Ｔ３６ 中蟠桃１０号 申请品种 Ｔ８０ 中桃金丽 申请品种 Ｔ１２４ 陇蜜１５号 登记品种

Ｔ３７ 陇蟠１号 申请品种 Ｔ８１ 中桃金魁 申请品种 Ｔ１２５ 陇红蜜１号 申请品种

Ｔ３８ 早黄蟠桃 已知品种 Ｔ８２ 中桃金甜 申请品种 Ｔ１２６ 金秋红蜜 已知品种

Ｔ３９ 瑞蟠１０１号 申请品种 Ｔ８３ 中桃金钻 申请品种 Ｔ１２７ 燕红 已知品种

Ｔ４０ 瑞蟠２１号 已知品种 Ｔ８４ 中桃金饴 申请品种 Ｔ１２８ 夏之脆 申请品种

Ｔ４１ 中蟠１号 已知品种 Ｔ８５ 中桃金美 申请品种 Ｔ１２９ ＳｐｒｉｎｇＰｒｉｎｃｅ 已知品种

Ｔ４２ 中蟠１７号 申请品种 Ｔ８６ 锦花 申请品种 Ｔ１３０ ＮＪＣ８３ 已知品种

Ｔ４３ 中油金夏 申请品种 Ｔ８７ 紫金黄脆 申请品种 Ｔ１３１ 秋甜 登记品种

Ｔ４４ 中油蜜玉 申请品种 Ｔ８８ 锦枫 申请品种 Ｔ１３２ 夏丽 登记品种

Ｔ１３３ 中桃抗砧１号 申请品种 Ｔ１４１ 南山甜桃 已知品种 Ｔ１４９ 中桃５号 已知品种

Ｔ１３４ 新疆毛桃１号 已知品种 Ｔ１４２ 白花山桃 已知品种 Ｔ１５０ 紫胭瑞玉 申请品种

Ｔ１３５ 丹玉 申请品种 Ｔ１４３ Ｃｈｉｙｃｍａｒｎ 已知品种 Ｔ１５１ 紫胭瑞阳 申请品种
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表１（续）

样品编号 品种名称 品种分类 样品编号 品种名称 品种分类 样品编号 品种名称 品种分类

Ｔ１３６ 割谷 已知品种 Ｔ１４４ 卡里南 已知品种 Ｔ１５２ 紫胭瑞秋 申请品种

Ｔ１３７ 吊枝白 已知品种 Ｔ１４５ 映霜红 申请品种 Ｔ１５３ 金京红 申请品种

Ｔ１３８ 白花 已知品种 Ｔ１４６ 京玉 已知品种 Ｔ１５４ 秋忆 申请品种

Ｔ１３９ 西眉２号 已知品种 Ｔ１４７ 霞脆 申请品种

Ｔ１４０ 肥城百里１０号 已知品种 Ｔ１４８ 春美 已知品种

表２　用于桃品种鉴定的１０对ＳＳＲ引物信息

引物名称 引物序列（５′→３′）
退火温度

（℃） 荧光染料
等位变异

范围（ｂｐ）

ＳＳＲ７３ Ｆ：ＴＴＧＣＴＧＣＴＧＡＡＡＡＡＴＡＡＴＧＡＡＣＡ；Ｒ：ＧＧＧＴＧＧＣＣＴＧＴＴＧＡＧＡＡＴＡＴＡＡ ５６ ５′ＦＡＭ １５９～１９６

ＳＳＲ９３ Ｆ：ＡＡＣＴＧＣＣＴＴＡＧＣＴＴＡＧＡＣＴＧＧＣＴ；Ｒ：ＡＡＧＡＣＧＡＧＡＡＡＣＣＡＣＣＴＴＧＡＡＴＣ ５６ ５′ＨＥＸ １６０～１８２

ＳＳＲ９６ Ｆ：ＡＡＣＣＴＣＡＡＴＣＡＴＴＣＴＴＴＡＣＡＣＡＡＧＣ；Ｒ：ＣＴＧＣＴＴＡＡＧＧＡＧＧＡＡＣＣＴＣＡＡＡＴ ５６ ５′ＨＥＸ ９９～１７１

ＳＳＲ１０７ Ｆ：ＴＧＣＡＧＡＣＴＡＧＧＧＴＴＴＴＡＣＡＧＡＣＡＡ；Ｒ：ＧＡＴＣＴＣＣＡＡＧＴＣＡＴＣＴＣＣＡＴＣＴＧ ５６ ５′ＴＡＭＲＡ １５６～２０４

ＳＳＲ１２５ Ｆ：ＴＡＧＣＧＣＣＡＴＴＧＴＴＣＡＣＡＣＡＣ；Ｒ：ＧＣＴＧＧＧＡＧＡＧＡＡＡＧＡＴＧＡＣＴＧＴ ５６ ５′ＨＥＸ １０３～１９１

ＳＳＲ１５２ Ｆ：ＧＴＴＣＴＣＧＡＣＴＣＣＣＡＴＡＴＣＣＡＡ；Ｒ：ＣＴＣＣＡＡＡＧＴＡＣＡＧＡＧＣＣＴＡＴＣＧ ５６ ５′ＨＥＸ ２２６～２５６

ＳＳＲ１６９ Ｆ：ＴＴＣＴＴＡＴＴＣＴＧＧＡＡＡＴＧＣＡＴＣＧ；Ｒ：ＡＣＡＴＴＴＧＣＣＣＡＡＡＡＴＡＴＧＧＴＧ ５６ ５′ＨＥＸ ２３２～２７０

ＳＳＲ１７９ Ｆ：ＡＴＣＡＣＧＴＣＧＧＡＡＡＧＴＴＣＣＴＡＧＡ；Ｒ：ＣＧＣＣＣＴＣＣＴＣＣＣＴＣＡＧＴＡ ５６ ５′ＦＡＭ ２１６～２７０

ＳＳＲ１８１ Ｆ：ＡＧＡＡＴＧＣＡＧＧＣＣＴＴＣＣＴＴＣＴ；Ｒ：ＧＣＡＣＣＴＴＧＣＴＴＡＴＣＡＴＣＣＧＡ ５６ ５′ＴＡＭＲＡ １８４～２５６

ＳＳＲ１８４ Ｆ：ＴＧＡＡＴＧＴＴＣＴＴＣＣＴＧＣＴＣＣＴＧ；Ｒ：ＡＴＧＡＡＣＡＴＧＡＡＣＣＡＧＴＣＡＡＧＧＡ ５６ ５′ＦＡＭ ２２５～２８９

份登记品种和７８份已知品种，利用 ＧｅｎＡｌＥｘ６．５０３
对申请和登记的品种与已知品种进行群体遗传多

样性分析（表４）。已知品种的等位基因数、有效等
位基因数分别为１２、４．５３４，Ｓｈａｎｎｏｎｓ信息指数（Ｉ）
为１．７６２，期望杂合度（Ｈｅ）为０．７５２，均高于申请品
种保护和登记品种，说明已知品种的群体遗传多样

性比申请品种保护和登记的品种更丰富。

２．２　聚类分析
本研究通过计算各品种间的遗传距离，用ＵＰＧＭＡ

法对１５４份桃品种进行聚类分析，发现该聚类结果
和品种类型有一定的相关性（图２）。１５４份桃种质
被划分为５个主要类群，其中类群Ⅰ全部为观赏类
桃品种，类群Ⅱ主要是蜜桃品种，类群Ⅲ主要为蟠
桃品种，类群Ⅳ主要为黄桃品种，类群Ⅴ主要为油
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表３　１０个ＳＳＲ标记在１５４份桃品种中的多态性

分子标记
等位基因

频率

基因型

数量（个）

等位变异

位点数（个）

基因多样性

指数

多态信息

含量

ＳＳＲ７３ ０．４０７９ １７ ８ ０．６５７６ ０．５９４２

ＳＳＲ９３ ０．４３５１ １７ ９ ０．７１７９ ０．６７８２

ＳＳＲ９６ ０．３７９９ ２９ １７ ０．７５６７ ０．７２４８

ＳＳＲ１０７ ０．６６８８ ２６ １１ ０．５３０８ ０．５１０９

ＳＳＲ１２５ ０．２９７４ ５９ ２７ ０．８３９６ ０．８２４２

ＳＳＲ１５２ ０．３６９３ ４７ ２０ ０．８１１０ ０．７９４６

ＳＳＲ１６９ ０．６２５０ ２４ １１ ０．５７２５ ０．５４３２

ＳＳＲ１７９ ０．３７６６ ２５ １１ ０．７５４３ ０．７１９９

ＳＳＲ１８１ ０．２６６４ ３５ １６ ０．８２８６ ０．８０７２

ＳＳＲ１８４ ０．２４８２ ２５ １０ ０．８１２８ ０．７８６６

Ｍｅａｎ ０．４０７５ ３０．４ １４ ０．７２８２ ０．６９８４

桃品种。观赏类桃与可食用桃品种间的遗传信息

差异较大，单独聚为一类。而其他几个类群中存在

品种类型相互交叉的现象，如油蟠桃品种在类群

Ⅲ、类群Ⅴ中均有分布，类群Ⅱ中除了蜜桃品种外，
还有些黄桃品种。在１５４份材料中，共有２对品种
未区分开，分别是甘峪秋蜜（Ｔ１０１）和中油桃４号

表４　申请品种保护和登记品种与已知品种遗传多样性的比较

群体 Ｎ Ｎａ Ｎｅ Ｉ Ｈｏ Ｈｅ

申请保护和

登记品种　
７６ １０．１００ ３．８０１ １．５５３ ０．５５９ ０．６９５

已知品种　 ７８ １２．０００ ４．５３４ １．７６２ ０．５４６ ０．７５２

平均　　　 ７７ １１．０５０ ４．１６８ １．６５８ ０．５５２ ０．７２３

　　注：Ｎ表示个体数；Ｎａ表示等位基因数；Ｎｅ表示有效等位基因

数；Ｉ表示Ｓｈａｎｎｏｎｓ信息指数；Ｈｏ表示观测杂合度；Ｈｅ表示期望杂

合度。

（Ｔ６２），川中岛（Ｔ１０２）和中油桃５号（Ｔ６１），由于该
标准选用的是ＳＳＲ随机标记，可能未覆盖相应的等
位变异差异区域，因此从分子水平上表现出相似

性。除此之外，中蟠９号（Ｔ２３）和中油蟠９号（Ｔ７５）、
中蟠 １９号（Ｔ２６）和中蟠 １号（Ｔ４１）、中桃金霞
（Ｔ７１）和金霞（Ｔ７８）的遗传距离最小，均为０．０２９３。
进一步分析发现，同一育种单位的品种聚在一起，

遗传距离较近，如北京市林业果树科学研究院选育

的瑞蟠系列品种瑞蟠４号（Ｔ２２）、瑞蟠２１号（Ｔ４０）
和瑞蟠１０１号（Ｔ３９），其中瑞蟠２１号是由瑞蟠４号
为父本杂交选育的极晚熟品种，瑞蟠１０１号则是由
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瑞蟠２１号为父本杂交选育的晚熟黄肉品种。此外
遗传距离较近的还有甘肃省农业科学院林果花卉

研究所的陇系列品种陇金６号（Ｔ９６）、陇红蜜１号
（Ｔ１２５）、陇蜜１７号（Ｔ１２３）、陇蜜１５号（Ｔ１２４）、陇
蜜１２号（Ｔ１２０）等，其中陇蜜１５号和陇蜜１２号都
是由陇蜜９号为母本杂交选育而来。同一育种单位
的品种由于遗传背景相似而聚在一起，说明该聚类

结果符合实际育种现状。为了探讨利用该分子数

据库在桃特异性、一致性、稳定性（ＤＵＳ）测试中筛
选近似品种的可行性，随机选取６个申请品种与对
应的近似品种进行分析。从表５、图２可以看出，申
请品种中油金夏（Ｔ４３）、中油蜜玉（Ｔ４４）、金京红
（Ｔ１５３）等对近似品种的选择比较合理，二者的遗传
距离较近，但是中蟠７号（Ｔ１８）、中蟠９号（Ｔ２３）、中
桃金饴（Ｔ８４）在分子水平上有更加近似的品种。

表５　申请品种和近似品种的信息

申请品种

编号

申请品种

名称

近似品种

编号

近似品种

名称
遗传距离

Ｔ１８ 中蟠７号 Ｔ３８ 早黄蟠桃 ０．６５８６

Ｔ２３ 中蟠９号 Ｔ３８ 早黄蟠桃 ０．６７９３

Ｔ４３ 中油金夏 Ｔ５９ 双喜红 ０．０７９３

Ｔ４４ 中油蜜玉 Ｔ４９ 夏至红 ０．２４１３

Ｔ８４ 中桃金饴 Ｔ１３０ ＮＪＣ８３ ０．５０５９

Ｔ１５３ 金京红 Ｔ１２６ 金秋红蜜 ０．１７６２

２．３　群体结构分析
为了揭示１５４份桃品种的群体结构，基于贝叶

斯的方法分析了不同类型桃品种的群体遗传结构。

结果表明，当 Ｋ＝４时，似然值最大，如图３－Ａ、图
３－Ｂ所示。遗传多样性分析结果显示，将１５４份桃
品种划分为４个亚群较为合适，分别命名为Ⅰ、Ⅱ、
Ⅲ、Ⅳ（图３－Ｃ、图４）。亚群Ⅰ共有２３份材料，主
要是蟠桃和蜜桃品种；亚群Ⅱ共有１５份材料，主要
为观赏类桃品种；亚群Ⅲ有７０份材料，大部分为油
桃品种；亚群Ⅳ有４６份材料，以蜜桃品种为主。从
群体结构来看，大部分材料的亲缘关系比较单一，

还有部分材料的亲缘关系比较复杂。分子变异方

差分析（ＡＭＯＶＡ）结果表明，９０％的变异来自于个
体间，个体间的遗传变异大于群体间的遗传变异，

同时群体内的遗传变异远高于群体间的遗传变异

（表６）。群体间遗传分化的程度可以通过遗传分化
指数来判定［１８］，当０≤Ｆｓｔ＜０．０５时，表示遗传分化
水平极低；当０．０５≤Ｆｓｔ＜０．１５时，表明遗传分化处
于中等水平；当０．１５≤Ｆｓｔ＜０．２５时，表示遗传分化
较大；当Ｆｓｔ≥０．２５时，表示群体间有很大的遗传分
化。本研究中，Ｆｓｔ＝０．０９９，表明该群体间遗传分化
程度中等。

３　讨论

ＳＳＲ分子标记技术具有较高的稳定性和准确
性，已被广泛应用于各类种质资源的鉴定和遗传多

样性分析中。近年来，关于桃种质资源的 ＳＳＲ引物
的研究也越来越多，Ｊｏｕｙ等选出１６对具有高多态性
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表６　１５４份桃群体内和群体间的ＡＭＯＶＡ分析结果

变异 自由度 总方差 变异组分
占总变异的比例

（％）
遗传分化指数

（Ｆｓｔ）

群体间　　　 ４ １０６．２３７ ０．３７３ １０ ０．０９９（Ｐ＜０．００１）

群体内个体间 １４９ ６０４．９０５ ０．６７１ １８

所有个体间　 １５４ ４１８．５００ ２．７１８ ７２

总计　　　　 ３０７ １１２９．６４３ ３．７６２ １００

的标记用于品种鉴定和保护［１９］。关利平等从已发

表的桃基因组 ＳＳＲ引物中筛选出１０对核心引物用
于指纹库的构建［２０］。本研究所用１０对引物的平均
ＰＩＣ值为０．６９８４，多态性含量均大于０．５，高于叶宇
芸等研究中所用的 ２０对 ＳＳＲ引物［２１］。在本研究

中，１０对引物等位基因平均值和有效等位基因数
（Ｎａ＝１１．０５，Ｎｅ＝４．１６８）均显著高于凌士鹏等的研
究结果［１４，２２－２３］，说明本研究选用的１０个 ＳＳＲ标记
多态性较为丰富，可用于桃品种的鉴定和遗传多样

性分析。相较于李雄伟等构建的分子数据库［１３］，本

研究所用引物较少，但采用了精度更高的 ＡＢＩ３７３０
基因分析仪采集指纹，并用ＳＳＲＡｎａｌｙｓｅｒ软件处理，
更利于数据的整合和可视化。从本研究中的聚类

分析结果来看，报春（Ｔ１４）等观赏桃类单独聚在一
起，说明观赏桃与鲜食桃的遗传差异较大，其起源

可能存在较大差异，与周平等的研究结果［２４］相似。

而油蟠类型的品种在前人研究中也很少提到，该聚

类结果显示，油蟠桃类品种在油桃、蟠桃群体中均

有分布，说明油桃、蟠桃这２类群体间的杂交可以创
制更多新种质。各亚群既有独立进化，又有部分品

种出现高度遗传混合，亚群内品种间遗传相似度较

高，尤其是对于同一育种单位、同一地区的品种。

因此，将不同类型、不同地域的桃品种间进行杂交

育种，有利于桃种质资源的创新。ＡＭＯＮＡ分析结
果显示，群体间的遗传变异小于群体内，与王淋等

的研究结果［３］一致，这种现象在核桃［２５］、油桐［２６］等

木本植物中也有发现，这也与多年生木本植物的遗

传变异规律［２７－２８］相符。

ＤＮＡ指纹数据库的构建在品种管理和品种保护
方面具有重要的应用价值。本研究利用１０个 ＳＳＲ
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标记构建了１５４份桃的ＤＮＡ指纹数据库，一方面可
用于品种真实性的鉴定、品种管理和维权等，另一

方面还可辅助 ＤＵＳ测试中近似品种的筛选。植物
新品种保护条例规定，授权品种必须满足特异性

（ｄｉｓｔｉｎｃｔｎｅｓｓ）、一 致 性 （ｕｎｉｆｏｒｍｉｔｙ）和 稳 定 性
（ｓｔａｂｉｌｉｔｙ）的要求。近似品种选择是否合理会直接
影响测试品种特异性的审查结果，而申请者了解的

品种有限，原则上近似品种应从世界范围内的已知

品种中选择。通过采集申请品种和目前市场上已

知品种的指纹信息，构建桃分子指纹库，再利用ＳＳＲ
分子标记技术辅助筛选近似品种，结合桃已知品种

表型数据库，能够进一步提高近似品种选择的准确

性，加快品种授权的速度，并且降低重复授权的风

险。另外，还可利用 ＤＮＡ指纹数据库的信息，对申
请品种和已知品种进行聚类分析，根据品种间的遗

传距离对品种进行分类和区分，这种方法也能够较

好地辅助近似品种的选择。目前，ＤＮＡ指纹数据库
已被应用于梨［２９］、枇杷［３０］等果树的近似品种的筛

选和特异性判定中。

我国桃种质资源丰富，ＤＮＡ分子标记技术较传
统表型分析具有较高的稳定性和准确性，被广泛应

用在桃种质资源鉴定和遗传多样性分析方面，但是

采用的标记类型比较单一，后续可加强对桃品种研

究方面新型分子标记的开发，如单核苷酸多态性

（ＳＮＰ）、表达序列标签微卫星（ＥＳＴ－ＳＳＲ）、多核苷
酸多态性（ＭＮＰ）等，同时建立桃品种的 ＤＮＡ指纹
库，利用分子标记构建品种特异性指纹，为桃品种

鉴定和品种权保护服务。

４　结论

本研究利用１０对 ＳＳＲ核心引物构建了１５４份
桃品种的ＤＮＡ指纹数据库，能够进行品种鉴定并辅
助ＤＵＳ测试中近似品种的筛选。分析申请品种与
已知品种的遗传多样性和群体结构，发现已知品种

的遗传多样性更加丰富，同一育种单位的品种遗传

距离较近，群体间的遗传分化程度呈中等水平，可

为我国桃种质资源的创新提供一定参考价值。

参考文献：

［１］ＺｅｂａｌｌｏｓＪＬ，ＡｂｉｄｉＷ，ＧｉｍéｎｅｚＳＲ，ｅｔａｌ．ＭａｐｐｉｎｇＱＴＬｓａｓｓｏｃｉａｔｅｄ

ｗｉｔｈｆｒｕｉｔｑｕａｌｉｔｙｔｒａｉｔｓｉｎｐｅａｃｈ［Ｐｒｕｎｕｓｐｅｒｓｉｃａ（Ｌ．）Ｂａｔｓｃｈ］ｕｓｉｎｇ

ＳＮＰｍａｐｓ［Ｊ］．ＴｒｅｅＧｅｎｅｔｉｃｓａｎｄＧｅｎｏｍｅｓ，２０１６，１２（３）：１－１７．

［２］ＣｈｅｎｇＺＰ，ＨｕａｎｇＨＷ．ＳＳＲｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｉｎｇＣｈｉｎｅｓｅｐｅａｃｈｃｕｌｔｉｖａｒｓ

ａｎｄｌａｎｄｒａｃｅｓ（Ｐｒｕｎｕｓｐｅｒｓｉｃａ） ａｎｄａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｈｅｉｒｇｅｎｅｔｉｃ

ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ［Ｊ］．ＳｃｉｅｎｔｉａＨｏｒｔｉｃｕｌｔｕｒａｅ，２００９，１２０（２）：１８８－１９３．

［３］王　淋，敖　敦，包文泉，等．基于 ＳＳＲ分子标记的桃品种鉴别

及指纹图谱构建［Ｊ］．中南林业科技大学学报，２０２１，４１（６）：

１３１－１３８．　

［４］ＧｕａｎＬ，ＣａｏＫ，ＬｉＹ，ｅｔａｌ．Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎａｎｄａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｏｆｇｅｎｏｍｅ－

ｗｉｄｅｖａｒｉａｔｉｏｎｓｉｎｐｅａｃｈｆｏｒａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎａｎｄｇｅｎｅｔｉｃｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ

ａｎａｌｙｓｉｓ［Ｊ］．ＢＭＣＧｅｎｅｔｉｃｓ，２０１９，２０（１）：１－１３．

［５］王富强，李贝贝，樊秀彩，等．葡萄品种 ＳＳＲ分子鉴定体系的建

立及应用［Ｊ］．果树学报，２０２０，３７（９）：１２８１－１２９３．

［６］李　益，马先锋，唐　浩，等．柑橘品种鉴定的 ＳＳＲ标记开发和

指纹图谱库构建［Ｊ］．中国农业科学，２０１８，５１（１５）：２９６９－

２９７９．　

［７］王　娟，宋尚伟．ＳＳＲ标记在苹果种质资源及遗传育种研究中的

应用［Ｊ］．河南农业科学，２００９（５）：１６－１９．

［８］高建有，李洁维，罗　庆，等．基于ＳＳＲ分子标记的６３份猕猴桃

种质资源的遗传多样性［Ｊ］．分子植物育种，２０２２，２０（１７）：

５７１１－５７２３．　

［９］付　涛，王志龙，林　立，等．樱属植物种质资源系统鉴定方法的

研究［Ｊ］．园艺学报，２０１５，４２（１２）：２４５５－２４６８．

［１０］ＣｈｅｎｇＺＰ，ＨｕａｎｇＨＷ．ＳＳＲｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｉｎｇＣｈｉｎｅｓｅｐｅａｃｈｃｕｌｔｉｖａｒｓ

ａｎｄｌａｎｄｒａｃｅｓ（Ｐｒｕｎｕｓｐｅｒｓｉｃａ）ａｎｄａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｈｅｉｒｇｅｎｅｔｉｃ

ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ［Ｊ］．ＳｃｉｅｎｔｉａＨｏｒｔｉｃｕｌｔｕｒａｅ，２００９，１２０（２）：１８８－１９３．

［１１］葛志刚，俞明亮，马瑞娟，等．蟠桃种质ＳＳＲ标记的遗传多样性

分析［Ｊ］．果树学报，２００９，２６（３）：３００－３０５．

［１２］ＸｉｅＲＪ，ＬｉＸＷ，ＣｈａｉＭＬ，ｅｔａｌ．Ｅｖａｌｕａｔｉｏｎｏｆｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

ｏｆＡｓｉａｎｐｅａｃｈａｃｃｅｓｓｉｏｎｓｕｓｉｎｇａｓｅｌｅｃｔｅｄｓｅｔｏｆＳＳＲｍａｒｋｅｒｓ［Ｊ］．

ＳｃｉｅｎｔｉａＨｏｒｔｉｃｕｌｔｕｒａｅ，２０１０，１２５（４）：６２２－６２９．

［１３］李雄伟，孟宪桥，贾惠娟，等．桃品种特异性荧光ＳＳＲ分子标记

数据库构建［Ｊ］．果树学报，２０１３，３０（６）：９２４－９３２．

［１４］凌士鹏，孙　萍，林贤锐，等．基于ＳＳＲ标记的桃种质资源遗传

多样性研究［Ｊ］．江西农业学报，２０１８，３０（１１）：１４－１８．

［１５］魏姗姗，杨敏生，梁海永．桃品种遗传多样性 ＳＳＲ分析［Ｊ］．耕

作与栽培，２０２２，４２（１）：１－５．

［１６］刘　伟，李　淼，李桂祥，等．应用ＳＳＲ荧光标记法构建山东地

方桃种质资源分子身份证［Ｊ］．山东农业科学，２０２２，５４（２）：

６－１３．　

［１７］ＭａｔｔｈｅｓＮ，ＷｅｓｔｐｈａｌＫ，ＨａｌｄｅｍａｎｎＣ，ｅｔａｌ．Ｖａｌｉｄａｔｉｏｎｏｆａ

ｍｏｄｉｆｉｅｄＣＴＡＢｍｅｔｈｏｄｆｏｒＤＮＡｅｘｔｒａｃｔｉｏｎｆｒｏｍｐｒｏｔｅｉｎ－ｒｉｃｈｍａｉｚｅ

ｆｅｅｄｓｔｕｆｆｓ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＣｏｎｓｕｍｅｒＰｒｏｔｅｃｔｉｏｎａｎｄＦｏｏｄＳａｆｅｔｙ，

２０２０，１５（４）：３３１－３４０．

［１８］ＷｒｉｇｈｔＳ．Ｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃａｌｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ［Ｊ］．ＡｎｎＥｕｇｅｎ，

１９４９，１５（１）：３２３－３５４．

［１９］ＪｏｕｙＣ，ＧａｎｄｅｌｉｎＭＨ，ＧｕｉｔｏｕｎｉＣ，ｅｔａｌ．Ｍａｎａｇｅｍｅｎｔｏｆｐｅａｃｈｔｒｅｅ

ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｓ：ｏｎｇｏｉｎｇｒｅｓｅａｒｃｈ＆ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｐｒｏｇｒａｍ

ｒｅｌｅｖａｎｔｔｏｔｈｅｃｏｍｍｕｎｉｔｙｐｌａｎｔｖａｒｉｅｔｙｒｉｇｈｔｓｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎｓｙｓｔｅｍ［Ｊ］．

ＡｃｔａＨｏｒｔｉｃｕｌｔｕｒａｅ，２０１２，９６２（１）：５１－５６．

［２０］关利平，王玲玲，曹　珂，等．桃品种鉴定的ＳＳＲ核心引物筛选

及其应用［Ｊ］．中国果树，２０２１，６（１）：３３－３８．

［２１］叶宇芸，王清明，马建伟，等．基于ＳＳＲ标记的桃品种遗传多样

性分析及遗传相似系数比较［Ｊ］．华南农业大学学报，２０１７，３８

（３）：３９－４５．

—５２—江苏农业科学　２０２３年第５１卷第１６期



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
［２２］ＡｌｉＦ，ＢｅｈｚａｄＧ，ＮａｚａｒｉＡＨ，ｅｔａｌ．Ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔｏｆｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃ

ｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆａｌｍｏｎｄＰｒｕｎｕｓｄｕｌｃｉｓ）ｕｓｉｎｇｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｍａｒｋｅｒｓａｎｄ

ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌｔｒａｉｔｓ［Ｊ］．ＩｒａｎｉａｎＪｏｕｒｎａｌｏｆＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２００８，６

（２）：９８－１０６．

［２３］史红丽，韩明玉，赵彩平．桃遗传多样性的ＳＡＲＰ和ＳＳＲ标记分

析［Ｊ］．华北农学报，２００９，２４（６）：１８７－１９２．

［２４］周　平，郭　瑞，张小丹，等．ＳＳＲ分析５０份桃种质资源遗传多

样性［Ｊ］．福建农业学报，２０１７，３２（１）：４７－５０．

［２５］ＭａｓｓｉｍｏＶ，ＣｒｉｓｔｉｎａＣ，ＳｔｅｌｕｔａＲ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆｗａｌｎｕｔ

（ＪｕｇｌａｎｓｒｅｇｉａＬ．）ｉｎｔｈｅＥａｓｔｅｒｎＩｔａｌｉａｎＡｌｐｓ［Ｊ］．Ｆｏｒｅｓｔｓ，２０１７，

８（３）：８１．

［２６］ＺｈａｎｇＬＬ，ＬｉｕＸＬ，ＰｅｎｇＪＨ．Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎｏｆｔｕｎｇｔｒｅｅ，Ｖｅｒｎｉｃｉａｆｏｒｄｉｉ（Ｅｕｐｈｏｒｂｉａｃｅａｅ），ａ

ｐｏｔｅｎｔｉａｌｂｉｏｄｉｅｓｅｌｐｌａｎｔｓｐｅｃｉｅｓｗｉｔｈｌｏｗ ｉｎｖａｓｉｏｎｒｉｓｋ［Ｊ］．

Ａｇｒｏｎｏｍｙ，２０１９，９（７）：４０２．

［２７］ＹｅｈＦＣ，ＣｈｏｎｇＤＫ，ＹａｎｇＲＣ．ＲＡＰＤｖａｒｉａｔｉｏｎｗｉｔｈｉｎａｎｄａｍｏｎｇ

ｎａｔｕｒａｌｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆｔｒｅｍｂｌｉｎｇａｓｐｅｎ（ＰｏｐｕｌｕｓｔｒｅｍｕｌｏｉｄｅｓＭｉｃｈｘ．）

ｆｒｏｍＡｌｂｅｒｔａ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＨｅｒｅｄｉｔｙ，１９９５，８６（６）：４５４－４６０．

［２８］ＧｉｌｌｉｅｓＡＭ，ＮａｖａｒｒｏＣ，ＬｏｗｅＡＪ，ｅｔ．ａｌ．Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎ

Ｍｅｓｏａｍｅｒｉｃａｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆｍａｈｏｇａｎｙ（Ｓｗｉｅｔｅｎｉａｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ），

ａｓｓｅｓｓｅｄｕｓｉｎｇＲＡＰＤｓ［Ｊ］．Ｈｅｒｅｄｉｔｙ，１９９９，８３（６）：７２２－７３２．

［２９］王　斐，张艳杰，欧春青，等．梨品种ＳＳＲ分子鉴定体系的建立

及应用［Ｊ］．分子植物育种，２０２１，１９（２２）：７４９９－７５０９．

［３０］胡文舜，邓朝军，许奇志，等．１９个枇杷杂交新品种（系）的ＳＳＲ

鉴定和指纹图谱构建［Ｊ］．热带亚热带植物学报，２０２０，２８（２）：
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曾凡松，翟亚美，袁　斌，等．小麦白粉菌ＢｇｔＶｏｓＡ、ＢｇｔＶｅｌＢ、ＢｇｔＢｒｌＡ基因的克隆及在调控无性繁殖中的作用［Ｊ］．江苏农业科学，２０２３，５１（１６）：２６－３４．
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小麦白粉菌 ＢｇｔＶｏｓＡ、ＢｇｔＶｅｌＢ、ＢｇｔＢｒｌＡ基因的克隆
及在调控无性繁殖中的作用

曾凡松１，翟亚美１，袁　斌１，龚双军１，向礼波１，薛敏峰１，阙亚伟１，史文琦１，

郑　磊２，张　强２，杨立军１，喻大昭１

（１．农业农村部华中作物有害生物综合治理重点实验室／农作物重大病虫草害防控湖北省重点实验室／

湖北省农业科学院植保土肥研究所，湖北武汉４３００６４；２．山东金正大生态工程集团股份有限公司，山东临沂 ２７６７００）

　　摘要：为了明晰小麦白粉菌ＢｇｔＶｏｓＡ、ＢｇｔＶｅｌＢ、ＢｇｔＢｒｌＡ基因的序列特点及它们在白粉菌产孢过程中的表达动态，为
解析ｖｅｌｖｅｔ蛋白在调控白粉菌无性繁殖中的作用提供理论依据，采用基于 ＲＮＡ－ｓｅｑ数据的克隆测序技术获得
ＢｇｔＶｏｓＡ、ＢｇｔＶｅｌＢ、ＢｇｔＢｒｌＡ基因的ＣＤＳ序列，用生物信息学方法分析它们编码的蛋白质序列特征和空间结构，用 ＲＴ－
ｑＰＣＲ监测它们在白粉菌分生孢子形成时期的表达模式。结果表明，ＢｇｔＶｏｓＡ、ＢｇｔＶｅｌＢ、ＢｇｔＢｒｌＡ基因的ＯＲＦ长度依次为
１４７０、１３４１、１１４３ｂｐ，分别编码４８９、４４６、３８０个氨基酸，分子量在５４．０～４８．０ｋｕ，属于碱性、亲水性、热不稳定蛋白质，
均含有核定位信号，不含跨膜螺旋和信号肽，空间结构呈现出近球形。ＢｇｔＶｏｓＡ、ＢｇｔＶｅｌＢ、ＢｇｔＢｒｌＡ分别与其他真菌来
源的ＶｏｓＡ、ＶｅｌＢ、ＢｒｌＡ蛋白具有同源性，且与白粉菌同源蛋白具有更近的亲缘关系，氨基酸序列在白粉菌自然群体中
均高度保守。ＢｇｔＶｏｓＡ、ＢｇｔＶｅｌＢ属于典型的 ｖｅｌｖｅｔ蛋白家族成员，可能通过分子互作形成复合物，但其结构与构巢曲
霉同源蛋白复合物存在明显差异。在小麦白粉菌无性繁殖阶段，ＢｇｔＶｏｓＡ、ＢｇｔＶｅｌＢ基因均显著上调（Ｐ＜０．０１），ＢｇｔＢｒｌＡ
表达水平没有显著变化（Ｐ＞０．０５）。ＤＮＡ结合区域分析推测ＢｇｔＶｏｓＡ－ＢｇｔＶｅｌＢ复合物不能靶向ＢｇｔＢｒｌＡ启动子，调控
其ＢｇｔＢｒｌＡ的表达。ＢｇｔＶｏｓＡ、ＢｇｔＶｅｌＢ基因在调控白粉菌无性生殖中起重要作用。
　　关键词：小麦白粉菌；Ｖｅｌｖｅｔ蛋白；ＢｒｌＡ基因；无性产孢；表达分析
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　　小麦白粉病是由禾谷类白粉菌小麦专化型 （Ｂｌｕｍｅｒｉａｇｒａｍｉｎｉｓｆ．ｓｐ．ｔｒｉｔｉｃｉ，Ｂｇｔ）引起的重要病
害。白粉病降低小麦的产量和品质，在我国常年发

生面积约 ７００万 ｈｍ２，对小麦生产造成了严重威
胁［１］。禾谷类白粉菌只能在活的寄主上生活，可通

过有性生殖和无性生殖繁衍后代，其中有性生殖每

年只发生１次；而无性生殖可在１个生长季节发生
很多次，产生的分生孢子不仅是无性世代的繁殖
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