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　 　 摘要：　 采用 ＳＲＡＰ 分子标记分析了 ３０ 个杜鹃花物种的遗传多样性。 ２０ 对引物共检测到 ３０６ 个位点，平均每

对引物扩增出 １５􀆰 ３ 个位点，多态位点百分率为 １００％。 物种水平的 Ｎｅｉ’ｓ 基因多样性指数（Ｈ）为 ０􀆰 ３５２，Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ
信息指数（ Ｉ）为 ０􀆰 ５２５，相似系数在 ０􀆰 ５４３ 至 ０􀆰 ７６１ 之间，表明参试的 ３０ 份杜鹃花材料具有较高的遗传多样性。 主

坐标分析（ＰＣＡ）结果和 ＵＰＧＭＡ 法构建的系统树显示，３０ 份杜鹃花材料可分为 ５ 类，其中云锦杜鹃和光枝杜鹃、井
岗山杜鹃和皱叶杜鹃、迎红杜鹃和兴安杜鹃、露珠杜鹃和大果杜鹃分别聚为一组，结果与基于表型特征的分类基本

一致，表明 ＳＲＡＰ 标记具有较准确的鉴别能力，是进行杜鹃花属植物遗传多样性分析的有效分子标记。
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　 　 杜鹃花属（Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ）是杜鹃花科中最大的

属，全世界约有 ９６０ 种，广泛分布于欧洲、亚洲、北美

洲，主产于东亚和东南亚，形成本属的 ２ 个分化中

心。 中国约有杜鹃花 ５４２ 种，除新疆、宁夏外各地均

有，但集中在华南、西南［１］。 ＳＲＡＰ（Ｓｅｑｕｅｎｃｅ⁃ｒｅｌａｔｅｄ
ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ）标记是基于 ＰＣＲ 技术的一
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种新型分子标记，通过对开放阅读框进行扩增，因不

同个体或物种的内含子启动子及间隔区长度不同而

产生多态性，该标记具有操作简单、成本低廉、重复

性好、便于克隆等优点，目前已经广泛应用于丹参

（ Ｓａｌｖｉａ ｍｉｌｔｉｏｒｒｈｉｚａ Ｂｕｎｇｅ．） ［２］、 辣 椒 （ Ｃａｐｓｉｃｕｍ
ａｎｎｕｕｍ Ｌ．） ［３］、欧洲油菜（Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ Ｌ．） ［４］、梨
（Ｐｙｒｕｓ Ｌ．） ［５］等植物的遗传多样性、比较基因组学、
基因定位、遗传图谱构建和杂种优势预测等方面的

研究及园艺植物遗传图谱构建、遗传多样性分析和

比较基因组学等研究中［６］。 目前，杜鹃花属植物的

系统发育研究绝大部分是基于 ｎｒＤＮＡ ＩＴＳ 序列分

析［７⁃９］。 Ｉｑｂａｌ 等用 ＲＡＰＤ 标记研究了 １３ 种杜鹃花

的遗传关系［１０］。 金则新等采用 ＩＳＳＲ 分子标记研究

了 ５ 个云锦杜鹃自然居群和 ５ 个美容杜鹃野生种群

的遗传多样性［１１］。 而关于 ＳＲＡＰ 标记在杜鹃花属

植物的应用还停留在 ＳＲＡＰ⁃ＰＣＲ 反应体系优化的

初步研究阶段［１１⁃１４］，缺乏进一步利用 ＳＲＡＰ 标记对

杜鹃花属物种间遗传多样性的分析。
本研究将应用 ＳＲＡＰ 技术对杜鹃花种质资源的

遗传多样性和亲缘关系进行分析，旨在探索 ＳＲＡＰ
分子标记应用于杜鹃花属物种亲缘关系、系统发育

和分类学等研究中的可行性，为杜鹃花种质资源的

保存、评价、创新及分子标记的开发利用提供理论依

据和技术支持。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 材 料

试验材料采自江苏省农业科学院杜鹃花种质资

源圃（表 １），随机选取同一物种 ３ 株不同植株上的

嫩叶等量混合，提取基因组 ＤＮＡ，样品于－８０ ℃冰

箱保存。 引物由北京鼎国公司合成。
１􀆰 ２　 ＤＮＡ 的提取

采用改良的 ＣＴＡＢ 法提取杜鹃花基因组 ＤＮＡ，
在 ＣＴＡＢ 提取液中加 ２％的 ＰＶＰ 和 １％的巯基乙醇，
用氯仿 ／异戊醇抽提 ２ 次。 用 １％的琼脂糖凝胶电泳

检测 ＤＮＡ 质量，用 ＮａｎｏＤｒｏｐ ＮＤ⁃２０００ 核酸测定仪

检测 ＤＮＡ 的浓度和纯度。 将 ＤＮＡ 浓度调至 ２００
ｎｇ ／ μｌ，于－２０ ℃冰箱内保存备用。
１􀆰 ３　 ＰＣＲ 扩增与引物筛选

依据 Ｌｉ 等［１５］提出的 ＳＲＡＰ 引物原则设计正、反
向引物各 ９ 条，随机选取 ５ 个试材为 ＤＮＡ 模板，进
行 ＳＲＡＰ 引物组合的多态性筛选。 从 ８１ 对引物组合

表 １　 供试材料

Ｔａｂｌｅ １　 Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｍａｔｅｒｉａｌｓ

序号 名称 学名 原产地

１ 白花杜鹃
Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ

ｍｕｃｒｏｎａｔｕｍ （Ｂｌｕｍｅ） Ｇ． Ｄｏｎ 江西

２ 云锦杜鹃 Ｒ． ｆｏｒｔｕｎｅｉ Ｌｉｎｄｌ． 陕西

３ 川西杜鹃 Ｒ． ｓｉｋａｎｇｅｎｓｅ Ｆａｎｇ 四川

４ 百合花杜鹃 Ｒ． ｌｉｌｉｉｆｌｏｒｕｍ Ｌｅｖｌ． 贵州

５ 江西杜鹃 Ｒ． ｋｉａｎｇｓｉｅｎｓｅ Ｆａｎｇ 江西

６ 猴头杜鹃 Ｒ． ｓｉｍｉａｒｕｍ Ｈａｎｃｅ 江西

７ 桃叶杜鹃 Ｒ． ａｎｎａｅ Ｆｒａｎｃｈ． 贵州

８ 光枝杜鹃 Ｒ． ｈａｏｆｕｌ Ｃｈｕｎ ｅｔ Ｆａｎｇ 江西

９ 井岗山杜鹃 Ｒ． ｊｉｎｇｇａｎｇｓｈａｎｉｃｕｍ Ｔａｍ 江西

１０ 毛棉杜鹃 Ｒ． ｍｏｕｌｍａｉｎｅｎｓｅ Ｈｏｏｋ． 江西

１１ 溪畔杜鹃 Ｒ． ｒｉｖｕｌａｒｅ Ｈａｎｄ．⁃Ｍａｚｚ． 广西

１２ 皱叶杜鹃 Ｒ． ｄｅｎｕｄａｔｕｍ Ｌｅｖｌ． 四川

１３ 黄山杜鹃 Ｒ． ｍａｃｕｌｉｆｅｒｕｍ Ｆｒａｎｃｈ． 安徽

１４ 红滩杜鹃 Ｒ． ｃｈｉｈｓｉｎｉａｎｕｍ Ｃｈｕｎ ｅｔ Ｆａｎｇ 广西

１５ 睫毛萼杜鹃 Ｒ． ｃｉｌｉｉｃａｌｙｘ Ｆｒａｎｃｈ． 云南

１６ 背绒杜鹃 Ｒ． ｈｙｐｏｂｌｅｍａｔｏｓｕｍ Ｔａｍ 江西

１７ 迎红杜鹃 Ｒ． ｍｕｃｒｏｎｕｌａｔｕｍ Ｔｕｒｃｚ． 内蒙

１８ 兴安杜鹃 Ｒ． ｄａｕｒｉｃｕｍ Ｌ． 内蒙

１９ 云南杜鹃 Ｒ． ｙｕｎｎａｎｅｎｓｅ Ｆｒａｎｃｈ． 云南

２０ 鹿角杜鹃 Ｒ． ｌａｔｏｕｃｈｅａｅ Ｆｒａｎｃｈ． 江西

２１ 马银花 Ｒ． ｏｖａｔｕｍ （Ｌｉｎｄｌ．） Ｐｌａｎｃｈ． Ｅｘ Ｍａｘｉｍ 浙江

２２ 碎米花 Ｒ． ｓｃａｂｒｉｆｏｌｉｕｍ Ｆｒａｎｃｈ． 贵州

２３ 映山红 Ｒ． ｓｉｍｓｉｉ Ｐｌａｎｃｈ． 江苏

２４ 长蕊杜鹃 Ｒ． ｓｔａｍｉｎｅｕｍ Ｆｒａｎｃｈ． 安徽

２５ 刺毛杜鹃 Ｒ． ｃｈａｍｐｉｏｎａｅ Ｈｏｏｋ． 广东

２６ 羊踯躅 Ｒ． ｍｏｌｌｅ （Ｂｌｕｍ） Ｇ．Ｄｏｎ 江苏

２７ 糙叶杜鹃 Ｒ． ｓｃａｂｒｉｆｏｌｉｕｍ Ｆｒａｎｃｈ． 四川

２８ 露珠杜鹃 Ｒ． ｉｒｒｏｒａｔｕｍ Ｆｒａｎｃｈ 云南

２９ 大果杜鹃 Ｒ． ｓｉｎｏｎｕｔｔａｌｌｉｉ Ｂａｌｆ． ｆ． ｅｔ Ｆｏｒｒｅｓｔ 云南

３０ 大字杜鹃 Ｒ． ｓｃｈｌｉｐｐｅｎｂａｃｈｉｉ Ｍａｘｉｍ 辽宁

中筛选出 ２０ 对扩增条带清晰、多态性条带较多、重
复性好的引物（表 ２），用于杜鹃花种质的 ＳＲＡＰ⁃
ＰＣＲ 反应。

３４４肖　 政等：杜鹃花种质资源遗传多样性的 ＳＲＡＰ 分析



表 ２　 ＳＲＡＰ 扩增引物

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｒｉｍｅｓ ｆｏｒ ＳＲＡＰ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ

引物组合 正向引物（５′→３′） 反向引物（５′→３′）

Ｍ１ ／ Ｅ１ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＴＡ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＡＹ

Ｍ１ ／ Ｅ２ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＴＡ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＹＡＡ

Ｍ１ ／ Ｅ３ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＴＡ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＡＲ

Ｍ１ ／ Ｅ４ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＴＡ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＴＧＭ

Ｍ２ ／ Ｅ１ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＧＣ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＡＹ

Ｍ２ ／ Ｅ６ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＧＣ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＧＹＣ

Ｍ２ ／ Ｅ７ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＧＣ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＹＴ

Ｍ２ ／ Ｅ８ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＧＣ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＹＣ

Ｍ３ ／ Ｅ１ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＲＴ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＡＹ

Ｍ３ ／ Ｅ２ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＲＴ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＹＡＡ

Ｍ３ ／ Ｅ５ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＲＴ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＳＡ

Ｍ３ ／ Ｅ６ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＲＴ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＧＹＣ

Ｍ４ ／ Ｅ５ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＣＣ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＳＡ

Ｍ４ ／ Ｅ８ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＣＣ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＹＣ

Ｍ５ ／ Ｅ１ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＹＧ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＡＹ

Ｍ５ ／ Ｅ２ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＹＧ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＹＡＡ

Ｍ５ ／ Ｅ７ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＹＧ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＹＴ

Ｍ６ ／ Ｅ１ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＧＣ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＡＹ

Ｍ８ ／ Ｅ６ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＲＣ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＧＹＣ

Ｍ９ ／ Ｅ１ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＹＴ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＡＹ

　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 Ｍ：ＤＮＡ ｍａｒｋｅｒ；１～３０ 为供试材料见表 １。
图 １　 ＳＲＡＰ 引物 Ｍ２ ／ Ｅ７ 扩增杜鹃花材料

Ｆｉｇ．１　 ＳＲＡＰ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｓｐｅｃｉｅｓ ｗｉｔｈ ｐｒｉｍｅｒ Ｍ２ ／ Ｅ７

根据预试验结果，确定 ＳＲＡＰ 反应体系为：１０×
Ｂｕｆｆｅｒ 缓冲液 ２ μｌ、１􀆰 ５ ｍｍｏｌ ／ Ｌ Ｍｇ２＋、０􀆰 ２ ｍｍｏｌ ／ Ｌ
ｄＮＴＰ、０􀆰 ５ μｍｏｌ ／ Ｌ 引物、１􀆰 ５ Ｕ Ｔａｑ 酶、１００ ｎｇ ＤＮＡ、
无菌水补足到 ２０ μｌ。 ＰＣＲ 扩增程序为：９４ ℃预变性

５ ｍｉｎ；前 ５ 个循环为 ９４ ℃ １ ｍｉｎ，３５ ℃ ８０ ｓ，７２ ℃ １
ｍｉｎ；后 ３５ 个循环将复性温度提高到 ５４ ℃，最后

７２ ℃延伸 １０ ｍｉｎ，４ ℃保存。 ＰＣＲ 产物用 Ｇｅｌｒｅｄ 核

酸染料染色，用 ２％琼脂糖凝胶于 ５ Ｖ ／ ｃｍ 电压下电

泳 ６０ ｍｉｎ，电泳结果采用凝胶成像系统拍照保存。
１􀆰 ４　 数据分析

采用 ２０ 对引物进行杜鹃花 ＳＲＡＰ⁃ＰＣＲ 反应，每
个样品重复 ３ 次。 凝胶上清晰可辨的条带全部用于

统计分析，按扩增条带有无计数，有条带记为 １，没有

条带或模糊不清的记为 ０，将结果输入 Ｅｘｃｅｌ 表格，得
到 ０ 和 １ 组成的原始矩阵。 采用 ＰＯＰＧＥＮ１􀆰 ３２ 软件

计算多态性位点百分比（ＰＰＬ）、Ｎｅｉ’ｓ 基因多样性指

数（Ｈ）、遗传相似系数（Ｈｓ）、Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ 信息指数（Ｉ）
和有效等位基因数（Ｎｅ）。 用 ＮＴＳＹＳ⁃ｐｃ２􀆰 １０ｅ 软件进

行计算分析，按照 Ｎｅｉ 等的方法［１６］，用 ＵＰＧＭＡ （Ｕｎ⁃
ｗｅｉｇｈｔｅｄ ｐａｉｒ ｇｒｏｕｐ ｍｅｔｈｏｄ ｕｓｉｎｇ ａｒｉｔｈｍｅｔｉｃ ａｖｅｒａｇｅｓ）
法对得到的遗传相似系数矩阵进行聚类分析，并进行

基于 遗 传 相 似 系 数 的 主 坐 标 分 析 （ Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ
ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓ ａｎａｌｙｓｉｓ， ＰＣＡ）。

２　 结果与分析

２􀆰 １　 ＳＲＡＰ⁃ＰＣＲ 扩增片段多态性

用 ２０ 对 ＳＲＡＰ 引物对 ３０ 份杜鹃花材料分别进

行 ＰＣＲ 扩增，得到不同的引物扩增指纹图谱，ＤＮＡ
片段大小为 １００～２ ０００ ｂｐ（图 １）。 ２０ 对 ＳＲＡＰ 引物

总共检测到 ３０６ 个标记位点，其中引物 Ｍ４ ／ Ｅ８ 和

Ｍ９ ／ Ｅ１ 扩增条带最多，为 ２０ 条，引物 Ｍ２ ／ Ｅ７ 扩增条

带最少，为 １０ 条，平均每对引物可检测出 １５􀆰 ３ 个标

记位点。 所检测到的位点均具有多态性，多态性条

带占总条带比率为 １００％。
２􀆰 ２　 杜鹃花物种的遗传多样性

利用 ＰＯＰＧＥＮＥ 软件对试验数据进行统计分

析，３０ 份杜鹃花材料的遗传相似系数介于 ０􀆰 ５４３ 和

０􀆰 ７６１ 之间，其中云锦杜鹃和光枝杜鹃的遗传相似
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系数最高，为 ０􀆰 ７６１，亲缘关系最近；其次是红滩杜

鹃和云锦杜鹃，遗传相似系数为 ０􀆰 ７５８；而鹿角杜鹃

与背绒杜鹃遗传相似系数最小，为 ０􀆰 ５４３，亲缘关系

最远。 ３０ 份杜鹃花材料平均有效等位基因数（Ｎｅ）
为 １􀆰 ６０５， Ｎｅｉ’ ｓ 基因多样性指数 （Ｈ） 为 ０􀆰 ３５２，
Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ 信息指数（ Ｉ）为 ０􀆰 ５２５。
２􀆰 ３　 杜鹃花物种的聚类分析及主坐标分析

根据 ＳＲＡＰ 标记数据计算种质材料间的遗传相

似系数矩阵，采用 ＵＰＧＭＡ 法构建 ３０ 份杜鹃花样品

的遗传关系树状图（图 ２）。 从图 ２ 可见，在相似系

数为 ０􀆰 ６５ 的水平上，可将 ３０ 份材料分为 ５ 个类群。
其中 Ａ 类群有 ４ 个物种，Ｂ 类群有 １６ 个物种，Ｃ 类

群有 １１ 个物种，Ｄ 类群和 Ｅ 类群各只有 １ 个物种。
羊踯躅和鹿角杜鹃分别单独聚类，表明这 ２ 个物种

与其他物种的亲缘关系较远。
利用 ＮＴＳＹＳ２􀆰 １ 软件对 ３０ 份杜鹃花资源进行

基于遗传距离的主坐标分析（ＰＣＡ），前 ３ 个主坐标

显示遗传变异分别为 ８􀆰 ２３％、６􀆰 ７１％和 ６􀆰 ３０％。 从

三维散点图（图 ３）可以看出，主坐标分析和聚类分

析所得结果基本一致。

　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 １～３０：杜鹃花物种编号，见表 １。
图 ２　 基于 ＳＲＡＰ 标记的杜鹃花属 ３０ 个种的聚类分析

Ｆｉｇ．２　 Ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ ３０ Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｓｐｅｃｉｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＳＲＡＰ ｍａｒｋｅｒｓ

３　 讨 论

ＳＲＡＰ 标记具有操作简单、稳定性好、引物通用

性好、多态性高和易测序等优点，最初应用于油菜

中，现在已经被广泛用于甘蓝 （Ｂｒａｓｓｉｃａ ｏｌｅｒａｃｅａ ｖａｒ．
ｃａｐｉｔａｔａ） ［１７］、油茶（Ｃａｍｅｌｌｉａ ｏｌｅｉｆｅｒａ Ａｂｅｌ．） ［１８］、菊花

（Ｃｈｒｙｓａｎｔｈｅｍｕｍ×ｍｏｒｉｆｏｌｉｕｍ Ｒａｍａｔ．） ［１９］ 和红掌（Ａｎ⁃
ｔｈｕｒｉｕｍ ａｎｄｒｅａｎｕｍ Ｄａｋｏｔａ） ［２０］等植物研究中。 本研

究利用 ＳＲＡＰ 标记对中国杜鹃花属 ３０ 个种的遗传

多样性进行了研究，３０ 份材料的遗传相似系数在

０􀆰 ５４３ 至 ０􀆰 ７６１ 之间，Ｎｅｉ’ ｓ 基因多样性指数（Ｈ）为
０􀆰 ３５２，表明 ＳＲＡＰ 标记具有较准确的鉴别能力，也
是进行杜鹃花属植物遗传多样性分析的有效分子

标记。
吴月燕等采用 １０ 对 ＳＲＡＰ 引物从 ２４ 个西洋杜

鹃（Ｒ． ｈｙｂｒｉｄｕｍ）品种中扩增出 ２１７ 条带，多态性比

率为 ９７􀆰 ３５％［１３］。 赵玉辉等采用 ２２ 对 ＳＲＡＰ 引物

扩增 ５７ 份山楂品种，获得 ２４６ 条多态性条带，多态

性比率为 ８４􀆰 ８３％［２１］。 刘丹丹等采用 １９ 对 ＳＲＡＰ
引物扩增高丹草品种，获得 ３６９ 条多态性条带，多态

性比率为 ８２􀆰 ２％［２２］。 而本试验使用 ２０ 对 ＳＲＡＰ 引

物共获得 ３０６ 条多态性条带，单引物组合最多可以

获得 ２１ 条多态性条带，多态性比率为 １００％，高于前

人在杜鹃品种和其他物种中的研究结果，表明

ＳＲＡＰ 标记在杜鹃花属植物中具有较高的多态性、
较好的稳定性，能高效鉴定杜鹃花属不同种间的遗

５４４肖　 政等：杜鹃花种质资源遗传多样性的 ＳＲＡＰ 分析



　 　 　 　 　 　 　 　 １～３０：杜鹃花物种编号，见表 １。 Ｘ、Ｙ、Ｚ 分别代表前 ３ 个主成分对遗传变异的贡献率。
图 ３　 杜鹃花属植物主坐标分析的三维散点图

Ｆｉｇ．３　 Ｔｈｒｅｅ⁃ｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｍｏｎｇ Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｓｐｅｃｉｅｓ

传差异。 前人采用传统的分子标记已经在杜鹃花属

植物中开展了一些研究。 郑宇等采用 １３ 条 ＩＳＳＲ 引

物扩增 １１ 个比利时杜鹃（Ｒ． ｈｙｂｒｉｄｕｍ）品种，获得多

态性位点 １０６ 个，多态性比率为 ８５􀆰 ４８％［２３］；云锦杜

鹃中 ＩＳＳＲ 分子标记的多态性比率为 ８８􀆰 ２４％［１１］；美
容杜鹃中 ＩＳＳＲ 分子标记的多态性比率为 ８３％［１２］；
马缨杜鹃中 ＡＦＬＰ 分子标记的多 态 性 比 率 为

７２􀆰 ４９％［２４］；大字杜鹃中 ＲＡＰＤ 分子标记的多态性

比率为 ８６􀆰 ９３％［２５］。 本研究中 ３０ 份杜鹃花属植物

的多态性比率达到 １００％，可见 ＳＲＡＰ 标记作为一种

新型的基于 ＰＣＲ 技术的分子标记相对于其他传统

的分子标记，在杜鹃花属植物的生物多样性研究中

具有较高的应用价值。
ＳＲＡＰ 扩增的是 ＯＲＦ 区域，ＯＲＦ 的识别基本决

定了基因对应的蛋白质序列，是证明不同物种或品

种间差异的重要因素［２６］。 ＳＲＡＰ 标记在生态型变异

和进化史上比 ＡＦＬＰ 标记更具有一致性，在对育种

目标性状的评价方面优于 ＲＡＰＤ 标记，具有较高的

多态性比率，是评价遗传多样性、系统发生和品种鉴

定的有效工具［２７⁃２８］。 本研究基于 ＳＲＡＰ 标记数据计

算杜鹃花种质间的遗传相似系数矩阵，构建了 ３０ 份

杜鹃花种质的遗传关系树状图。 在参试材料中，云
锦杜鹃和光枝杜鹃同属常绿杜鹃亚属常绿杜鹃

组［２９］，二者的遗传相似系数最高，达到 ０􀆰 ７６１；红滩

杜鹃与云锦杜鹃同属常绿杜鹃亚属常绿杜鹃组，花
色均为粉色， 二者的遗传相似系数也较高， 为

０􀆰 ７５８；迎红杜鹃和兴安杜鹃同属迎红杜鹃亚属，主
要分布在中国华北、东北，花色均为紫红色，二者在

遗传进化树上聚为一类，亲缘关系较近；羊踯躅属羊

踯躅亚属，在中国只有 １ 个种，分布于西南、华南、华
中和华东地区，与其他参试材料的平均遗传相似系

数为 ０􀆰 ５９９，遗传距离较远。 本研究结果表明，根据

ＳＲＡＰ 标记的聚类分析结果与基于植物表型特征的

分类基本一致，特别是参试材料间的遗传相似系数

越高，杜鹃花的表型特征也越相似，说明 ＳＲＡＰ 标记

可应用于杜鹃花植物物种和品种的鉴定。
ＳＲＡＰ 标记扩增区域包含开放阅读框，其扩增

引物和扩增产物都较长，使得扩增产物更容易克隆
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测序，方便差异基因的筛选和准确定位。 随着近年

来不断有新物种基因组测序的完成，特别是杜鹃花

属近缘物种基因组序列的公开，使得 ＳＲＡＰ 标记将

不仅可以应用在杜鹃花生物多样性研究、杂种优势

预测和遗传图谱构建，而且在杜鹃花基因定位和克

隆中也具有较高的潜在应用价值。
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