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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

叶宇芸１，王清明１，２，马建伟１，张银平１，陈其阳１，汤浩茹１，张　勇１

（１四川农业大学 园艺学院，四川 成都 ６１１１３０；２广元市农业科学研究院，四川 广元 ６２８０１７）

摘要：【目的】利用ＮＣＢＩ数据库中桃的ＥＳＴ信息开发ＳＳＲ引物，分析成都平原主栽桃品种的遗传多样性，探讨各遗
传相似系数在桃ＳＳＲ分析中的适用性，以期为桃种质资源的研究提供参考。【方法】利用来自ＮＣＢＩＥＳＴ数据库的
１００对ＳＳＲ引物对１２个不同形态的桃品种进行ＰＣＲ扩增，分析筛选２０对多态性好、稳定性高且均匀分布于桃８个
连锁群的引物对４０个桃品种进行ＰＣＲ扩增，并采用５个遗传相似系数分别对扩增结果进行分析。【结果】使用２０
对引物共检测出６８个多态性等位基因位点，每对引物的等位基因数在２～５之间，平均为３４。多态信息含量在
０３６～０７３间变化，平均为０５４。Ｊａｃｃａｒｄ相似系数为０１０６～１．０００；Ｊａｃｃａｒｄ系数的共表型相关系数 ｒｃ最高，为
０７７２；Ｄｉｃｅ系数次之，为０７１９；Ｊａｃｃａｒｄ和Ｄｉｃｅ系数的系统树一致性最高，ＣＩｃ为１。Ｎｅｉ’ｓ基因多样性指数在种
级水平上和类群水平上分别为０６０３和０３７４，相应的Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ信息指数分别为１０４１和０５９１。４０个桃品种在
聚类中首先分为观赏桃和食用桃２大类，再细分为各类群，聚类结果与传统系谱基本吻合。【结论】基于ＮＣＢＩ数据
库中桃的ＥＳＴ信息开发的 ＳＳＲ引物多态性较好，可用于桃的 ＳＳＲ分析。Ｊａｃｃａｒｄ和 Ｄｉｃｅ系数适合桃的 ＳＳＲ分析。
桃品种总体遗传多样性较丰富，但水蜜桃品种仍需加强种质创新。
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　　桃 Ｐｒｕｎｕｓｐｅｒｓｉｃａ为蔷薇科桃属重要果树，在长
期的人工驯化和选择中形成了适应不同生态条件、

满足不同需求的类型，这些资源为进一步改良桃的

相关性状提供了基础，了解这些资源是利用的前提。

中国的桃种质资源十分丰富，目前国内各种园圃共

收集保存了２０００余份桃种质资源［１］，桃作为全世界

栽培最广泛的落叶果树之一，已遍布全球。《中国果

树志·桃卷》［２］中，桃品种按形态学、品种类群和生

态类群等进行分类，这有助于栽培生产和果品利用，

但部分品种仅依靠形态特征很难识别，而形态学标

记位点较少且易受环境因素的影响［３］，开展桃树分

子标记辅助分类具有重要意义。

简单序列重复（Ｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔ，ＳＳＲ）标
记因多态性丰富、重复性好、检测方便、共显性、标记

覆盖整个基因组且均匀分布等特点，已成为分子育

种中最重要的遗传标记之一［４］。然而，桃的可用

ＳＳＲ引物较少，蔷薇科其他植物的 ＳＳＲ引物更为稀
少。２０１３年，Ｖｅｒｄｅ等［５］基于桃不同器官转录组数

据研究后上传至 ＮＣＢＩ共８０７９７条 ＥＳＴｓ序列，为挑
选更好的桃ＳＳＲ引物提供了丰富的资源。

聚类分析是应用于种质资源亲缘关系鉴定、新

品种鉴定和遗传多样性分析等研究的一种方法。

Ｂｏｕｈａｄｉｄａ等［６］利用聚类分析鉴别了９４份西班牙桃
品种；张俊佳等［７］完成了桃新品种‘保佳红’亲缘关

系的鉴定；廖安红等［８］分析了７１份桃资源的遗传多
样性。聚类分析因用途广泛而在桃种质资源的研究

工作中占有非常重要的地位。遗传相似系数的选择

为聚类分析的重要一环，过去的研究中对于遗传相

似系数的选择多基于默认设置或惯性，而基于不同

的遗传相似系数进行聚类分析，其结果存在较大差

异［９］，故选择一个合适的遗传相似系数对于后续各

种基于聚类分析进行的工作显得尤为重要。

本研究以成都平原主栽的４０个桃品种为研究

对象，根据现有ＥＳＴ序列设计１００对ＳＳＲ引物，从中
挑选出２０对可用引物，分析了成都平原主栽桃品种
的遗传多样性，利用 ＳＳＲ标记探讨了不同的遗传相
似系数在桃的 ＳＳＲ分析中的适用性，以期为桃种质
资源的研究提供参考。

１　材料与方法
１．１　试验材料

基于《中国果树志：桃卷》［２］中的各品种类群对

成都平原桃的主栽品种进行取材，本试验所用４０份
材料（表 １）分别来自四川省农业科学院龙泉资源
圃、华阳资源圃和四川农业大学临济资源圃。

表１　试验种质和分类
Ｔａｂ．１　Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌｇｅｒｍｐｌａｓｍａｎｄｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ

品种类群 种质 品种类群 种质

水蜜桃 霞脆 硬肉桃 春美

晚湖景 早春

春蜜 春雪

早凤王 早红不软

北京１３ 红清水

晚２４ 直枝桃 二色桃

锦春 红菊花

蟠桃 早红蟠 单粉

白桃 千姬 洒红

寿星桃 寿红 绛桃

黄肉桃 锦香 满天红

锦园 人面桃

黄金美丽 菊花桃

千丸 红叶桃

油桃 郑３－８ 满山红

金山早红 报春

贺春 垂枝桃 红叶垂枝

７６１ 白重瓣垂枝

双喜红 红垂枝

曙光 白垂枝
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１．２　引物设计及筛选
利用 ＭＩＳＡ（ｈｔｔｐ：／／ｐｇｒｃ．ｉｐｋｇａｔｅｒｓｌｅｂｅｎ．ｄｅ／ｍｉ

ｓａ／）对ＮＣＢＩ数据库ＥＳＴｓ序列处理后所得的ＥＳＴ序
列进行ＳＳＲ位点搜索，选取含ＳＳＲ位点且最容易发生
变异的二核苷酸重复 ＥＳＴＳＳＲ引物，搜索标准为：二
核苷酸重复基序的最少重复次数为６次，且间隔序列
小于１００ｂｐ，然后利用 Ｐｒｉｍｅｒ３模块（ｈｔｔｐ：／／ｓｏｕｒｃｅ
ｆｏｒｇｅ．ｎｅｔ／ｐｒｏｊｅｃｔｓ／ｐｒｉｍｅｒ３／ｆｉｌｅｓ／ｐｒｉｍｅｒ３／１１４／ｐｒｉｍ
ｅｒ３１１４ＷＩＮＸＰ．ｚｉｐ／ｄｏｗｎｌｏａｄ）设计 ＥＳＴＳＳＲ引物，
设计标准为：产物大小１００～２８０ｂｐ，引物长度１８～
２７ｂｐ，复性温度 ５７～６３℃，上下游引物相差小于
３℃。

利用ＵｌｔｒａＥｄｉｔ软件对自 ＮＣＢＩ下载的桃全基因
组序列进行处理，具体方法为：在软件中搜索“ｓｃａｆ
ｆｏｌｄ＿１”、“ｓｃａｆｆｏｌｄ＿２”、“ｓｃａｆｆｏｌｄ＿３”直至“ｓｃａｆｆｏｌｄ＿８”，
分别记录各连锁群的始末位置，再将供试引物序列

在软件中搜索，以确定各引物在连锁群上的分布情

况，并结合引物验证结果筛选可用引物。

１．３　ＤＮＡ提取及引物ＰＣＲ验证
采用 ＣＴＡＢ法提取 ＤＮＡ。ＰＣＲ扩增在 Ｂｉｏｒａｄ

ＤＮＡＥｎｇｉｎｅＳｉｎｇｌｅｂａｙＰＣＲ仪（Ｅｐｐｅｎｄｏｒｆ，德国）上
进行。ＳＳＲＰＣＲ采用包含１０×１０－９ｍｏ１引物，４０ｎｇ
ＤＮＡ模板，２ＵＴａｑＤＮＡ聚合酶，２５μＬ１０×Ｂｕｆｆｅｒ
（含 Ｍｇ２＋），７５×１０－６ ｍｏｌｄＮＴＰｓ，５０×１０－６ ｍｏｌ
Ｍｇ２＋共２５μＬ反应体系。其反应程序为：９４℃预变
性３ｍｉｎ；９４℃变性３０ｓ，５７～６３℃退火３０ｓ，７２℃
延伸１ｍｉｎ，３２个循环；７２℃延伸５ｍｉｎ；于４℃保存
２０ｍｉｎ，得扩增产物。ＰＣＲ扩增产物使用８０ｇ·Ｌ－１

非变性聚丙烯酰胺凝胶电泳进行分离，银染至条带

清晰为止，照相并记录。

１．４　数据分析
利用ＰＩＣ＿ＣＡＬＣ软件得到 ＳＳＲ位点多态信息含

量（Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｃｏｎｔｅｎｔ，ＰＩＣ），结合多态
性条带率来评价位点的扩增情况。利用 ＮＴｓｙｓ
２１０ｅ计算５个遗传相似系数（表２），并用非加权组
平均法（Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄｐａｉｒｇｒｏｕｐｍｅｔｈｏｄｗｉｔｈａｒｉｔｈｍｅｔｉｃ
ｍｅａｎｓ，ＵＰＧＭＡ）建立相应的系统树。利用 Ｍａｎｔｅｌ检
验［１０］分析遗传相似矩阵间相关性；采用 Ｃｏｐｈｅｎｅｔｉｃ
模块计算共表型相关系数（ｒｃ），此系数可检验聚类
方法和原始遗传相似矩阵间的拟合优度；采用 ＣＯＮ
ＳＥＮＳＵＳｃｏｎｓｅｎｓｕｓｔｒｅｅ模块计算聚类树状图系统树
一致性指数（Ｃｏｎｓｉｓｔｅｎｃｙｉｎｄｅｘ，ＣＩｃ），以估计各系统

树间的相对一致性［１１］。

表２　不同遗传相似系数的计算方法

Ｔａｂ．２　Ｃａｌｃｕｌａｔｉｏｎｍｅｔｈｏｄｓｏｆｆｉｖｅｇｅｎｅｔｉｃｓｉｍｉｌａｒｉｔｙｃｏｅｆｆｉ

ｃｉｅｎｔｓ

相似系数 计算公式１） 区间

ＳｉｍｐｌｅＭａｔｃｈｉｎｇ（ＳＭ）（ａ＋ｄ）／（ｂ＋ｃ） （０，１）
Ｊａｃｃａｒｄ（Ｊ） ａ／｛［（ａ＋ｄ）＋（ｂ＋ｃ）］－ｄ｝ （０，１）
ＲｕｓｓｅｌａｎｄＲａｏ（ＲＲ）ａ／［（ａ＋ｄ）＋（ｂ＋ｃ）］ （０，１）
Ｄｉｃｅ ２ａ／（２ａ＋ｂ＋ｃ） （０，１）
Ｐｈｉ （ａｄ－ｂｃ）／ （ａ＋ｂ）（ｃ＋ｄ））（ａ＋ｃ）（ｂ＋ｄ槡 ） （－１，１）

　１）ａ表示品种ｉ、ｊ共有条带数；ｂ表示品种 ｉ特有条带数；

ｃ表示品种ｊ特有条带数；ｄ表示品种ｉ、ｊ共有缺失条带数。

２　结果与分析
２．１　ＳＳＲ引物筛选及扩增结果

根据已公布的８０７９７条桃 ＥＳＴ序列，去除低质
量和冗余的９９６５条，剩余的７０３６０条包含３８２Ｍ
信息量，占桃全基因组的 １６８％；共检测得 １２５１９
个ＳＳＲ位点，位点出现总频率为１４６％。利用Ｐｒｉｍ
ｅｒ３模块从１２５１９条含有ＳＳＲ位点的ＥＳＴ序列中设
计了１３０６对二核苷酸重复的 ＳＳＲ引物。利用随机
分层抽样的方法，按照重复单位的重复数（５～１０、
１０～１５、１６～２０、２０～２５、２５～ｎ）将二核苷酸重复引
物分为５组，分别从５组中随机抽取相同数量（各２０
对）共１００对引物。利用 １２个不同形态的桃品种
（早凤王、早红蟠、锦园、春雪、曙光、千姬、寿红、红垂

枝、白垂枝、菊花桃、红叶桃、报春）对１００对二核苷
酸ＳＳＲ引物进行了验证，扩增结果表明等位基因数
量≥３的引物占４３％，扩增情况较好。利用ＵｌｔｒａＥｄｉｔ
软件对自ＮＣＢＩ下载的桃全基因组序列进行处理，确
定了各引物在连锁群上的分布情况，结合引物验证

结果，筛选出２０对均匀分散于８个连锁群的、等位
基因数量多、稳定性高的引物（表３）以代表全基因
组信息，对４０个桃品种进行ＰＣＲ扩增。
２０对 ＳＳＲ引物的扩增结果（表３）显示，共扩增

出６８个多态性等位基因位点，单对引物扩增条带数
变幅为２～５，平均每对引物扩增出约３４个多态性
条带，多态信息含量（ＰＩＣ）介于０３６～０７３，平均值
为０５４，表明这些引物ＰＩＣ值较高，可用于桃种质资
源的鉴定和研究。

２．２　遗传相似系数分析
基于不同遗传相似系数的品种遗传相似度矩

阵，对成对矩阵的相关系数进行计算的结果（表４）
显示，各系数间成对的相关系数变幅为 ０８６１～
０９９６。ＳＭ系数与 Ｐｈｉ系数相关性最高，为 ０９９６；
ＲＲ系数与ＳＭ系数相关性最低，为０８６１。
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表３　２０对桃ＥＳＴＳＳＲ引物信息
Ｔａｂ．３　Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｏｆ２０ｐａｉｒｓｏｆｐｅａｃｈＥＳＴＳＳＲｐｒｉｍｅｒｓ

引物 引物序列（５′→３′） 重复单位１） 产物／ｂｐ 总条带数量 多态性条带数量 多态信息含量 连锁群

ＤＷ３４４７４１ ＧＡＡＧＣＡＣＴＧＴＧＧＧＡＴＴＴＧＧＴ （ＴＡ）１７ １７３ ５ ５ ０．７３ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿１

ＡＡＣＧＴＴＣＡＴＣＣＧＴＴＧＧＡＣＡ

ＤＷ３４６２２４ ＴＴＴＣＴＣＧＧＡＴＴＴＧＧＡＡＡＡＣＧ （ＧＡ）２４ １５４ ５ ５ ０．７０ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿１

ＴＡＴＣＡＣＧＣＧＣＣＡＴＡＡＴＴＴＧＡ

ＤＷ３４５９３４ ＣＡＡＴＣＧＴＴＣＡＡＡＣＡＣＧＣＡＴＣ （ＴＣ）１７ ２５９ ２ ２ ０．３７ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿１

ＡＧＧＧＣＴＧＧＡＴＴＴＴＧＧＴＡＧＧＴ

ＤＷ３４３８２３ ＡＴＴＣＣＡＧＡＧＣＡＣＧＣＴＴＴＣＡＣ （ＴＣ）１３ １８０ ３ ３ ０．５５ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿２

ＴＧＣＴＴＣＣＴＧＴＴＴＧＧＣＴＣＴＴＴ

ＤＷ３４４６２５ ＴＴＴＣＣＴＣＧＴＧＡＴＡＴＣＴＧＣＣＣ （ＡＧ）１４ １８１ ３ ３ ０．４２ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿２

ＴＣＣＡＴＴＴＴＧＡＧＧＴＧＧＴＧＧＴＴ

ＤＷ３４７１４６ ＡＧＴＧＡＡＧＡＴＧＧＴＧＧＧＡＧＴＧＧ （ＡＧ）１５ ２５８ ３ ３ ０．５６ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿３

ＴＣＴＴＴＣＧＴＣＴＣＴＴＣＣＴＣＣＣＣ

ＡＭ２８９９９０ ＴＣＡＧＴＡＡＴＴＡＣＣＡＴＴＣＡＧＡＡＣＴ（ＴＣ）２７ ２３０ ４ ４ ０．４４ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿３

ＣＧＣＡＧＣＣＣＡＡＡＴＡＡＡＡＴＧＡＣ

ＤＷ３４７５７１ ＴＣＣＴＧＣＡＧＡＧＡＴＴＴＴＧＧＡＣＡ （ＡＧ）２９ １７２ ４ ４ ０．６０ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿３

ＴＧＣＴＴＴＣＣＧＣＡＡＧＴＴＡＡＡＧＧ

ＤＷ３４６５０５ ＡＧＣＧＧＡＴＴＴＧＴＴＴＴＧＴＴＴＧＧ （ＡＴ）１２ ２０９ ５ ５ ０．６８ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿４

ＣＡＧＧＣＴＧＴＴＡＣＴＧＣＣＡＣＡＧＡ

ＢＵ０４１７７５ ＣＴＣＣＴＣＡＣＴＣＣＴＴＣＡＡＣＴＣＡＴＴ （ＣＴ）１８ ２３０ ３ ３ ０．５８ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿４

ＣＴＴＴＡＧＣＣＣＡＴＧＣＡＧＡＧＡＧＧ

ＤＴ４５５２３４ ＣＡＡＣＣＣＡＧＡＡＡＡＧＣＣＡＧＡＡＣ （ＣＴ）１５ １２５ ４ ４ ０．５１ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿４

ＴＧＣＡＧＧＧＧＡＡＴＴＧＡＴＴＴＡＧＣ

ＤＷ３４２５３８ ＴＴＣＣＡＡＣＣＡＧＴＴＣＣＴＴＣＴＧＧ （ＣＴ）２４ ２３３ ３ ３ ０．５９ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿５

ＧＧＣＴＧＴＡＣＴＡＧＡＡＧＣＡＴＴＣＣＧ

ＤＷ３４１２３４ ＴＣＧＴＣＡＧＡＴＴＣＡＧＡＴＧＣＡＧＧ （ＡＧ）１９ １４２ ３ ３ ０．５８ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿５

ＡＡＡＡＧＴＴＧＣＡＣＣＡＣＣＡＣＣＴＣ

ＢＵ０４１１９８ ＴＴＧＣＣＡＧＴＴＣＡＴＣＡＴＴＧＴＴＴＧ （ＴＣ）１８ ２００ ３ ３ ０．５２ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿６

ＡＣＣＡＴＴＡＴＧＣＣＴＴＧＧＴＣＡＧＧ

ＡＪ８２６９７５ ＴＧＴＴＧＣＴＴＴＴＴＣＡＡＧＴＴＧＣＧ （ＡＧ）１７ １６８ ２ ２ ０．３６ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿６

ＡＡＧＧＴＴＴＡＣＡＴＣＡＧＴＧＣＣＣＧ

ＤＷ３４５１１７ ＣＡＣＣＡＣＣＡＣＴＴＴＣＡＣＣＴＴＣＡ （ＧＡ）２９ ２７３ ３ ３ ０．５２ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿７

ＣＡＡＡＴＴＴＴＧＧＧＴＴＣＣＣＣＣＴＡ

ＢＵ０４８８９１ ＣＴＴＴＣＴＧＴＣＧＴＴＣＣＧＣＴＡＣＣ （ＴＣ）８ １４７ ４ ４ ０．６８ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿７

ＴＣＧＣＴＴＧＡＧＡＣＴＧＡＡＴＧＡＣＧ

ＢＵ０４０４９１ ＡＣＣＧＣＡＧＣＴＧＣＴＴＡＡＴＣＡＡＴ （ＡＴ）９ １６６ ３ ３ ０．５１ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿７

ＧＧＡＡＣＡＡＡＴＴＧＣＧＡＡＡＡＧＧＡ

ＤＷ３４４７８３ ＴＴＴＧＧＧＣＣＡＡＧＡＡＡＡＴＣＡＡＧ （ＧＡ）１７ ２２７ ３ ３ ０．３８ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿８

ＣＴＴＴＣＡＣＴＣＴＣＧＣＣＴＣＡＡＣＣ

ＢＵ０４４９６２ ＴＣＣＣＧＡＴＣＴＧＡＧＡＣＴＡＡＣＣＣ （ＴＣ）１９ １９５ ３ ３ ０．５９ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿８

ＡＴＴＣＧＣＴＣＣＡＡＡＡＡＣＣＡＡＴＧ

　１）括号内的英文字符为简单重复序列，括号外的数字为该序列的重复次数。
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表４　基于不同相似系数的遗传相似性矩阵间的相关系数
Ｔａｂ．４　Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓｏｆｇｅｎｅｔｉｃｓｉｍｉｌａｒｉｔｙｍａｔｒｉｘ

ｂａｓｅｄｏｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｉｍｉｌａｒｉｔｙｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ

相似系数 Ｐｈｉ ＳＭ Ｊａｃｃａｒｄ ＲＲ
ＳＭ ０．９９６
Ｊａｃｃａｒｄ ０．９７６ ０．９５９
ＲＲ ０．８９８ ０．８６１ ０．９５４
Ｄｉｃｅ ０．９８２ ０．９６３ ０．９９０ ０．９６１

　　不同遗传相似系数的 ＵＰＧＭＡ系统树一致性分
析结果（表 ５）显示，系统树一致性指数（ＣＩｃ）介于
０４７４～１０００。Ｄｉｃｅ系数与 Ｊａｃｃａｒｄ系数的系统树
一致性最高，ＣＩｃ为１０００，表明２个系统树的聚类结
果完全一致。最低的是 ＲＲ系数与 ＳＭ系数，ＣＩｃ为
０４７４。系统树的一致性分析结果表明不同的遗传
相似系数进行聚类分析，其结果存在较大差异。

表５　基于不同相似系数的ＵＰＧＭＡ系统树的一致性指数
Ｔａｂ．５　ＴｈｅｃｏｎｓｉｓｔｅｎｃｙｉｎｄｅｘｅｓｏｆＵＰＧＭＡｓｙｓｔｅｍ ｔｒｅｅｓ

ｂａｓｅｄｏｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｉｍｉｌａｒｉｔｙｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ

相似系数 Ｐｈｉ ＳＭ Ｊａｃｃａｒｄ ＲＲ
ＳＭ ０．８６８
Ｊａｃｃａｒｄ ０．９７４ ０．８４２
ＲＲ ０．５００ ０．４７４ ０．５００
Ｄｉｃｅ ０．９７４ ０．８４２ １．０００ ０．５００

　　５个遗传相似系数的建树结果表明，品种间遗传
相似度在ＵＰＧＭＡ聚类分析中有较良好的表现，各系
数的共表型相关系数（ｒｃ）的变幅为０６６０～０７７２，
其中Ｊａｃｃａｒｄ系数的 ｒｃ最大，为 ０７７２，Ｄｉｃｅ、ＰＨＩ、
ＳＭ和 ＲＲ系数的 ｒｃ分别为 ０７１９、０７０９、０７０８和
０６６０。
２．３　遗传多样性分析

利用Ｊａｃｃａｒｄ遗传相似系数对桃品种间遗传相
似度进行计算，建立ＵＰＧＭＡ系统树（图１）。
２０对引物在４０份桃种质上的Ｊａｃｃａｒｄ系数变幅

为０１０６～１．０００，品种‘晚湖景’和‘红垂枝’的遗传
相似系数最小，为０１０６；‘单粉’和‘洒红’的遗传相
似系数最大，为１．０００。由图１可知，在相似系数为
０３００时，４０个桃品种分为了观赏桃品种和食用桃
品种２个大类，两者表现出了明显的界限；各品种基
本表现为同一类群品种聚在一起，仅个别品种发生

类群间“跳跃”，聚类结果与传统系谱基本一致。在

相似系数为０３６０时，可将供试材料分为６组。第 Ｉ
组包括７个水蜜桃品种；第 ＩＩ组为３个黄桃品种；
第 ＩＩＩ组则包括６个油桃品种和１个蟠桃品种；第
ＩＶ组包括５个硬肉桃品种，１个黄桃品种和１个白
桃品种，３个来自日本的品种（‘红清水’、‘千丸’

和‘千姬’）聚在了一起；第 Ｖ组主要由 １２个直枝
型观赏桃品种组成；第 ＶＩ组则为３个垂直型观赏
桃品种。

图１　基于Ｊａｃｃａｒｄ系数的聚类分析
Ｆｉｇ．１　ＣｌｕｓｔｅｒｉｎｇａｎａｌｙｓｉｓｂａｓｅｄｏｎＪａｃｃａｒｄｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ

　　供试材料的Ｎｅｉ’ｓ基因多样性指数在种级水平
和类群水平分别为０６０３０和０３７４０。在类群水平
上，直枝桃品种群的基因多样性指数最高，为

０８５８４，除仅包含１个品种的蟠桃类群（０３１５８）、
白桃类群（０２３６８）和寿星桃类群（０２５００）外，水蜜
桃的基因多样性指数最低，为０３６９７。水蜜桃的期
望杂合度与观测杂合度也最低，分别为 ０３９８７和
０３１０７，均远低于种级水平的 ０６１１０和 ０４０５０。
Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ信息指数与基因多样性指数呈正相关，类
群的基因多样性指数越高，其Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ信息指数也
越高（表６）。
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表６　桃品种遗传多样性水平
Ｔａｂ．６　Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｌｅｖｅｌｓｏｆｐｅａｃｈｃｕｌｔｉｖａｒｓ

分类水平 类群 观测杂合度 期望杂合度 Ｎｅｉ’ｓ基因多样性指数 Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ信息指数
类群水平 水蜜桃 ０．３１０７ ０．３９８７ ０．３６９７ ０．６２２２

蟠桃 ０．６３１６ ０．６３１６ ０．３１５８ ０．４３７８
黄桃 ０．３３７５ ０．４４６４ ０．３９０６ ０．６２３６
油桃 ０．４６１４ ０．４２０６ ０．３８４９ ０．６１４８
硬肉桃 ０．４８２５ ０．５１９０ ０．４６６４ ０．７５１１
白桃 ０．４７３７ ０．４７３７ ０．２３６８ ０．３２８３
直枝桃 ０．３８６４ ０．５２３２ ０．４９９４ ０．８５８４
寿星桃 ０．５０００ ０．５０００ ０．２５００ ０．３４６６
垂枝桃 ０．４０４２ ０．５１８８ ０．４５２４ ０．７３５０
平均 ０．４４３０ ０．４９２０ ０．３７４０ ０．５９１０

种级水平 ０．４０５０ ０．６１１０ ０．６０３０ １．０４１０

３　讨论与结论
桃ＥＳＴＳＳＲ基序类型从单核苷酸到六核苷酸共

１５９种，其中二核苷酸重复序列占比最大，达
３６４３％，其最容易产生变异，相应的引物多态性也
均较丰富。本试验中４０个桃品种在２０个 ＳＳＲ位点
上共扩增出６８个多态性条带，每对引物平均为３４，
与史红丽等［１２］在４７个桃品种上报道的３４个相同，
低于俞明亮等［１３］在１３５份桃种质中平均每对引物扩
增出５６８个多态性条带。这并不代表本试验中的
引物多态性低，只实践证明了供试材料种质数量越

大，遗传背景越丰富，越容易扩增出更丰富的条带。

本试验 ２０对引物 ＰＩＣ平均为 ０５４，且多态率均为
１００％，可见其多态性均较丰富。

Ｍｕｒｇｕíａ等［１４］通过假定矩阵分析，指出 Ｊａｃｃａｒｄ
和Ｄｉｃｅ系数的分类拓扑结果和矩阵结构所产生结果
均一致。本研究中 Ｄｉｃｅ和 Ｊａｃｃａｒｄ系数的相关系数
为０９９０，且两者的系统树一致性指数为 １０００，但
Ｊａｃｃａｒｄ系数的ｒｃ高于Ｄｉｃｅ系数，表明二者的计算原
理可能相似，但Ｊａｃｃａｒｄ系数的聚类结果与其相似性
结构矩阵间的相关性高于 Ｄｉｃｅ系数。Ｐｈｉ和 ＳＭ系
数的聚类结果与原始遗传相似矩阵间的拟合度则次

于Ｄｉｃｅ系数。ＲＲ系数不适于 ＳＳＲ标记的数据分
析，其ｒｃ最低，且桃等位变异数量大，使基于 ＲＲ系
数的相似性结构矩阵中种质间遗传相似度明显降

低。总体上，Ｊａｃｃａｒｄ和 Ｄｉｃｅ系数适合桃的 ＳＳＲ
分析。

Ｎｅｉ’ｓ基因多样性指数为评价种质遗传多样性
的重要指标，程中平等［１５］于２００４报道的桃基因多
样性指数在种级水平上为０１５０，２００７年陈巍等［１６］

和２０１４年魏姗姗等［１７］检测出的种级水平的桃基因

多样性指数分别为０２２４和０５６５，本研究检测出种
级水平的基因多样性指数为０６０３，可见近年来桃的
变异程度正逐步上升，种质之间的遗传交流大，桃整

体上创新种质丰富。垂枝桃与其他类群桃品种间的

亲缘关系较远，最先聚为１组，与程中平等［１５］的各类

群聚类图结果相同，表明其变异程度较大，推测其可

能较直枝桃更为进化［１８］。在本研究中，供试的９个
类群的遗传多样性，由于受资源圃材料所限，垂直桃

等取样较少，可能检测到较低的遗传多样性，但是水

蜜桃在供试类群中数量仅次于直枝桃，它的遗传多

样性却比样本数少的垂枝桃等的３个类群的遗传多
样性低，与程中平等［１５］的研究结果相似，表明近年来

成都平原地区水蜜桃的遗传多样性保持在较低的水

平，可能是由于其主栽品种数量较少，需要加强种质

创新。第ＩＶ组中的‘红清水’、‘千丸’和‘千姬’均
为日本品种，它们互为不同的类群的桃品种，在聚类

时表现出较近的亲缘关系，表明地理因素为影响种

质基因交流的主因［１９］。进行种质分析时，可能出现

同物异名的现象［２０］，本研究中‘单粉’与‘洒红’于组

Ｖ中聚在了一起，且相似系数为１．０００，前人的研究
中也存在无法将二者分开的情况，但‘单粉’与‘洒

红’的形态特征具有较明显差异，基本排除了同物异

名现象［２０］，表明这２个品种可能具有相同或相近的
亲本来源，同时也说明了开发并筛选验证桃可用

ＳＳＲ引物的重要性。
桃在我国种植范围广且栽培历史悠久，本试验

中所用的桃品种遗传相似系数差异较大，表明了我

国为桃的遗传多样性丰富地区，另一方面由于各桃

品种遗传资源背景相对比较复杂，在对桃进行分类

和亲缘关系鉴定等工作时，需要借助分子标记与传

统形态标记来共同完成。目前，桃的可用 ＳＳＲ标记
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数量较少，蔷薇科其他物种的 ＳＳＲ标记数量也十分
有限，因此在进行园艺植物种质创新的同时也需加

强与其重要农艺性状相关分子标记的开发与筛选

工作。
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