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　 　 摘要:　 为探讨猕猴桃种质资源的遗传多样性ꎬ利用 ＳＲＡＰ 标记对 ３２ 份猕猴桃种质资源进行遗传多样性分析ꎬ
并构建其 ＤＮＡ 指纹图谱ꎮ 结果表明ꎬ从 ４９ 对 ＳＲＡＰ 引物中筛选出 １２ 对引物进行 ＰＣＲ 扩增ꎬ共扩增出 １９１ 条带ꎬ其
中多态性条带 １８６ 条ꎬ多态性比率为 ９７􀆰 ３８％ꎮ 各引物多态性信息含量(ＰＩＣ)、观测等位基因数(Ｎａ)、有效等位基

因数(Ｎｅ)、Ｎｅｉ’ ｓ 基因多样性指数(Ｈ) 和 Ｓｈａｎｎｏｎ’ ｓ 信息指数( Ｉ) 的平均值分别为０􀆰 ８９３ ３、１􀆰 ９６９ ０、１􀆰 ４００ ６、
０􀆰 ２２１ ０和０􀆰 ３８７ ９ꎬ说明 ３２ 个猕猴桃品种(系)间具有较丰富的遗传多样性ꎮ 分子方差分析(ＡＭＯＶＡ)结果显示:３２
个猕猴桃种间遗传变异占总变异的 ５１􀆰 ８７％ꎬ种内遗传变异占总变异的 ４８􀆰 １３％ꎮ 利用 ＵＰＧＭＡ 构建 ３２ 份猕猴桃种

质资源的聚类树状图ꎬ在遗传相似系数为 ０􀆰 ７７ 处可将 ３２ 个猕猴桃品种(系)分为 ４ 组ꎬ聚类结果与猕猴桃传统分

类基本一致ꎮ 利用 ４ 对引物扩增的 １５ 个多态性位点构建了 ３２ 个猕猴桃品种(系)的 ＤＮＡ 指纹图谱ꎬ可以将 ３２ 个

猕猴桃品种(系)区分并准确鉴定ꎮ
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　 　 猕猴桃(Ａｃｔｉｎｉｄｉａ)是多年生雌雄异株落叶藤本

植物ꎬ是 ２０ 世纪果树栽培史上人工驯化栽培最成功

的果树之一[１]ꎮ 猕猴桃种类繁多ꎬ 现有 ５４ 个种和

２１ 个变种ꎬ共约 ７５ 个分类群[２]ꎬ但生产上栽培品种

多为美味猕猴桃和中华猕猴桃ꎬ软枣猕猴桃在中国

部分地区也已开始商业栽培ꎮ 猕猴桃栽培品种的大

面积种植ꎬ导致了品种间遗传背景狭窄[２]ꎬ遗传资

源多样性受到一定程度的破坏ꎬ再加上猕猴桃染色

体倍性复杂ꎬ自然界种间杂交现象明显[３]ꎬ使得品

种间产生各种不同变化ꎬ “同名异物”或“同物异

名” 现象时有发生ꎬ不利于猕猴桃种质资源的鉴定ꎬ
因此ꎬ有必要对其遗传特性进行深入研究ꎮ

随着分子生物学的发展ꎬ新的分子标记技术不

断被开发与应用ꎬ已经成为遗传领域重要的研究工

具ꎮ 相关序列多态性扩增(Ｓｅｑｕｅｎｃｅ￣ｒｅｌａｔｅｄ ａｍｐｌｉｆｉ￣
ｃａｔｉｏｎ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍꎬ ＳＲＡＰ)是由 Ｌｉ 等[４] 开发的一

种针对真核基因开放阅读框(Ｏｐｅｎ ｒｅａｄｉｎｇ ｆｒａｍｅｓꎬ
ＯＲＦ)而扩增的新型分子标记技术ꎮ 由于真核基因

ＯＲＦ 本身可能是目的基因的一部分或与目的基因

紧密连锁ꎬ因而能有效对性状进行跟踪[５]ꎮ ＳＲＡＰ
具有简便、快速、稳定等优点ꎬ现已广泛应用于植物

遗传多样性分析、品种鉴定、遗传图谱绘制等研

究[６￣１０]ꎮ 目前ꎬＳＲＡＰ 标记在猕猴桃种质资源研究上

的应用仅有井赵斌等[２] 的报道ꎬ还未见到利用

ＳＲＡＰ 标记进行猕猴桃种质分子指纹构建的相关研

究ꎮ 本试验采用 ＳＲＡＰ 标记在对中国 ３２ 份猕猴桃

种质进行遗传多样性分析的基础上ꎬ进一步构建猕

猴桃种质材料的 ＤＮＡ 指纹图谱ꎬ为猕猴桃种质资源

的保护、鉴定和新品种选育等提供科学依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 材料

试验材料全部来源于中国农业科学院郑州果树

研究所猕猴桃选种圃ꎬ包括应用于生产的 ４ 个种中

的 ３２ 份品种或优系材料(表 １)ꎮ 所有材料均为 ７
年树龄ꎬ每个品种随机选取 ３ 株ꎬ每株采集 ２ 片健

康、幼嫩叶片ꎬ置于－８０ ℃超低温冰箱保存备用ꎮ

表 １　 供试猕猴桃材料

Ｔａｂｌｅ １　 Ａｃｔｉｎｉｄｉａ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ

编号 品种(系) 种 学名 编号 品种(系) 种 学名

１ 徐香 美味猕猴桃 Ａ.ｄｅｌｉｃｉｏｓａ １７ 早金 中华猕猴桃 Ａ.ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ

２ 金魁 美味猕猴桃 Ａ.ｄｅｌｉｃｉｏｓａ １８ 金艳 中华猕猴桃 Ａ.ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ

３ 金魁♂ 美味猕猴桃 Ａ.ｄｅｌｉｃｉｏｓａ １９ 琼浆 中华猕猴桃 Ａ.ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ

４ 翠玉 中华猕猴桃 Ａ.ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ２０ 豫皇 １ 号 中华猕猴桃 Ａ.ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ

５ 皖翠 美味猕猴桃 Ａ.ｄｅｌｉｃｉｏｓａ ２１ 湘吉红 中华猕猴桃 Ａ.ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ

６ 金硕 美味猕猴桃 Ａ.ｄｅｌｉｃｉｏｓａ ２２ 红宝石星 软枣猕猴桃 Ａ.ａｒｇｕｔａ

７ 中猕 ２ 号 美味猕猴桃 Ａ.ｄｅｌｉｃｉｏｓａ ２３ 红宝石星♂ 软枣猕猴桃 Ａ.ａｒｇｕｔａ

８ 海艳 美味猕猴桃 Ａ.ｄｅｌｉｃｉｏｓａ ２４ 软红 软枣猕猴桃 Ａ.ａｒｇｕｔａ

９ 米良 １ 号 美味猕猴桃 Ａ.ｄｅｌｉｃｉｏｓａ ２５ 红贝 软枣猕猴桃 Ａ.ａｒｇｕｔａ

１０ 海沃德 美味猕猴桃 Ａ.ｄｅｌｉｃｉｏｓａ ２６ 红贝♂ 软枣猕猴桃 Ａ.ａｒｇｕｔａ

１１ 布鲁诺 美味猕猴桃 Ａ.ｄｅｌｉｃｉｏｓａ ２７ 华红 １ 号 软枣猕猴桃 Ａ.ａｒｇｕｔａ

１２ 红阳 中华猕猴桃 Ａ.ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ２８ 华红 ２ 号 软枣猕猴桃 Ａ.ａｒｇｕｔａ

１３ 黄阳 中华猕猴桃 Ａ.ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ２９ 魁绿 软枣猕猴桃 Ａ.ａｒｇｕｔａ

１４ 黄阳♂ 中华猕猴桃 Ａ.ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ３０ 桓优 １ 号 软枣猕猴桃 Ａ.ａｒｇｕｔａ

１５ 晚红 中华猕猴桃 Ａ.ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ３１ 华特♂ 毛花猕猴桃 Ａ.ｅｒｉａｎｔｈａ

１６ 楚红 中华猕猴桃 Ａ.ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ３２ 华特 毛花猕猴桃 Ａ.ｅｒｉａｎｔｈａ

１.２　 猕猴桃叶片基因组 ＤＮＡ 的提取

每个猕猴桃品种取 ３ 片不同植株的幼嫩叶片等

量混合ꎬ采用改良 ＣＴＡＢ 法[１１] 提取猕猴桃幼嫩叶片

基因组 ＤＮＡꎬ所得 ＤＮＡ 用紫外分光光度法和琼脂
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糖凝胶电泳法检测其质量及完整性ꎮ 将模板 ＤＮＡ
浓度稀释至 ２０ ｎｇ / μｌꎬ保存于－２０ ℃备用ꎮ
１.３　 ＳＲＡＰ￣ＰＣＲ 扩增反应

选用 ４９ 对 ＳＲＡＰ 引物组合对供试材料进行扩

增ꎮ 反应体积 １０􀆰 ０ μｌꎬＤＮＡ １􀆰 ０ μｌꎬ正反引物 各

０􀆰 ７ μｌ(引物浓度为 １０ μｍｏｌ / Ｌ)ꎬ２×Ｔａｑ ＭａｓｔｅｒＭｉｘ
５􀆰 ０ μｌ (含有 Ｔａｑ ＤＮＡ Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅꎬ ２ × Ｔａｑ ＰＣＲ
Ｂｕｆｆｅｒꎬ ３ ｍｍｏｌ / Ｌ ＭｇＣｌ２和 ４００ μｍｏｌ / Ｌ ｄＮＴＰ ｍｉｘ)ꎬ
ＲＮａｓｅ￣Ｆｒｅｅ ｗａｔｅｒ ２􀆰 ６ μｌꎮ ＳＲＡＰ￣ＰＣＲ 扩增程序为:
９４ ℃ꎬ５ ｍｉｎꎻ９４ ℃ １ ｍｉｎꎬ３５ ℃ １ ｍｉｎꎬ７２ ℃ １􀆰 ５
ｍｉｎꎬ ５ 个循环ꎻ９４ ℃ １ ｍｉｎꎬ５５ ℃ １ ｍｉｎꎬ７２ ℃ １􀆰 ５
ｍｉｎꎬ３５ 个循环ꎻ７２ ℃ ７ ｍｉｎꎬ４ ℃保存ꎮ 扩增产物用

１􀆰 ５％琼脂糖凝胶分离ꎮ ＳＲＡＰ 引物采用张捷等[１２]

公布的引物序列(包括 ７ 个正向引物 Ｍｅ１~Ｍｅ７ 和 ７
个反向引物 ｅｍ１~ ｅｍ７)ꎬ由金唯智生物科技(北京)
有限公司合成ꎮ ２×Ｔａｑ ＭａｓｔｅｒＭｉｘ 和 ＲＮａｓｅ￣Ｆｒｅｅ ｗａ￣
ｔｅｒ 购自北京康为世纪生物科技有限公司ꎮ
１.４　 数据统计与分析

根据电泳结果统计扩增的条带ꎬ以 １ 和 ０ 的方

式代表扩增条带的有和无ꎬ构建 １ꎬ０ 矩阵ꎮ
利用 ＰＯＰＧＥＮＥ１.３２ 软件[１３]进行遗传多样性参

数分析ꎬ计算多态性百分率(ＰＰＬ)、观测等位基因数

(Ｎａ)、有效等位基因数 (Ｎｅ )、Ｎｅｉ’ ｓ 基因多样性

(Ｈ)、Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ 多样性指数( Ｉ)、基因流(Ｎｍ)和遗

传分化系数(Ｇｓｔ)ꎬ并通过 ＧｅｎＡＬＥｘ６.５ 软件[１４] 进行

分子方差分析(ＡＭＯＶＡ)ꎮ 参照黄秀等[１５]方法计算

引物多态性信息含量(ＰＩＣ)ꎬ用 ＮＴＳＹＳ￣ｐｃ ２. ０ 软

件[１３]构建 ＵＰＧＭＡ 聚类图ꎬ同时ꎬ参照张林等[１６] 方

法构建 ３４ 个猕猴桃品种的 ＤＮＡ 指纹图谱ꎬ并通过

Ｇ:ＢＯＸ￣ＨＲ 凝胶成像系统中的 Ｇｅｎｅｔｏｏｌ 软件计算各

位点的分子量ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 猕猴桃 ＳＲＡＰ 扩增与引物筛选

利用 ７ 个正向引物(Ｍｅ１ ~ Ｍｅ７)与 ７ 个反向引

物(ｅｍ１~ ｅｍ７)两两配对ꎬ组成 ４９ 对 ＳＲＡＰ 引物组

合ꎬ以供试的 ３２ 份猕猴桃材料对 ４９ 对 ＳＲＡＰ 引物

进行筛选ꎬ最终筛选出条带清晰、多态性高的 １２ 对

引物ꎮ 所用引物序列及多态性统计结果见表 ２ꎮ １２
对引物共扩增出 １９１ 个条带ꎬ其中多态性条带 １８６
个ꎬ多态性比率为 ９７􀆰 ３８％ꎬ说明所选引物在 ３２ 个猕

猴桃品种(系)间具有很高的多态性ꎮ 在被统计的

１２ 对引物中ꎬ引物组合 Ｍｅ３￣ｅｍ７ 扩增的位点数最

多ꎬ为 １９ 个ꎬ引物组合 Ｍｅ６￣ｅｍ６ 扩增的位点数最

少ꎬ为 １２ 个ꎬ平均每对引物扩增的位点数为 １５􀆰 ９２
个ꎮ 引物组合 Ｍｅ６￣ｅｍ６ 的扩增结果见图 １ꎮ

Ｍ:分子量标准ꎻ１~３２ 供试猕猴桃材料见表 １ꎮ
图 １　 引物组合 Ｍｅ６￣ｅｍ６ 对猕猴桃的 ＳＲＡＰ 扩增

Ｆｉｇ.１　 Ｔｈｅ ＳＲＡＰ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ Ａｃｔｉｎｉｄｉａ ｗｉｔｈ ｐｒｉｍｅｒ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ Ｍｅ６￣ｅｍ６

２.２　 猕猴桃遗传多样性分析

通过 ＰＯＰＧＥＮＥ１.３２ 软件分析得到各引物的遗

传多样性参数(表 ２)ꎬ多态性信息含量(ＰＩＣ)的变

化范围为 ０.８６４ ９~ ０.９１７ ０ꎬ平均为０.８９３ ３ꎻ观测等

位基因数(Ｎａ)的变化范围为１.９１６ ７~ ２.００ ０ꎬ平均

为１.９６９ ０ꎻ有效等位基因数 (Ｎｅ ) 的变化范围为

１.２９９ ４~１.５６３ ６ꎬ平均为１.４００ ６ꎻＮｅｉ’ ｓ 基因多样性

指数(Ｈ)的变化范围为０.１９３ ０~ ０.３１７ ２ꎬ平均值为

０.２２１ ０ꎻ Ｓｈａｎｎｏｎ’ ｓ 信息指数 ( Ｉ) 的变化范围为

０.３１６ ６~０.４７８ ４ꎬ平均值为０.３８７ ９ꎮ 种间遗传分化

系数 ( Ｇｓｔ ) 为 ０.５１２ ０ꎬ 表 明 在 总 遗 传 变 异 中 有

５１􀆰 ２０％存在于种间ꎬ４８􀆰 ８０％存在于种内ꎮ 基因流
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(Ｎｍ)为０􀆰 ４７６ ５ꎬ表明种间的遗传分化较高ꎬ基因交

流频率较低ꎮ 利用 ＧｅｎＡＬＥｘ６􀆰 ５ 软件进行分子方差

分析(ＡＭＯＶＡ)ꎬ结果(表 ３)表明ꎬ种间变异占总变

异 的 ５１􀆰 ８７％ꎬ 种 内 个 体 间 变 异 占 总 变 异 的

４８􀆰 １３％ꎬ与 ＰＯＰＧＥＮＥ１􀆰 ３２ 软件分析结果一致ꎮ 上

述结果表明ꎬ３２ 个猕猴桃品种(系)间存在较为丰富

的遗传多样性ꎮ 同时ꎬ利用 ＳＰＳＳ１７􀆰 ０ 软件对 ４ 个主

要遗传多样性参数多态性信息含量(ＰＩＣ)、有效等

位基因数(Ｎｅ)、Ｎｅｉ’ｓ 基因多样性指数(Ｈ)和 Ｓｈａｎ￣
ｎｏｎ’ｓ 信息指数( Ｉ)进行非参数 Ｋｒｕｓｋａｌ Ｗａｌｌｉｓ Ｔｅｓｔ
独立样本检验ꎬ结果显示ꎬ３２ 个猕猴桃品种(系)间
遗传多样性水平存在显著性差异(Ｐ ＝ ０ꎬ<０􀆰 ００１)ꎬ
表明上述分析得到的各参数值能很好地说明猕猴桃

品种(系)间遗传多样性水平ꎮ

表 ２　 ＳＲＡＰ 引物及其多态性

Ｔａｂｌｅ ２　 ＳＲＡＰ ｐｒｉｍｅｒ ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ

引物组合 引物序列(５′→３′) Ｔ Ｎ ＰＰＬ(％) ＰＩＣ Ｎａ Ｎｅ Ｈ Ｉ

Ｍｅ１￣ｅｍ４ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＴＡ / ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＴＧＡ １４ １４ １００.００ ０.８６７ ７ １.９７３ ８ １.３９４ ７ ０.２３４ ８ ０.３７１ ４

Ｍｅ３￣ｅｍ４ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＡＴ / ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＴＧＡ １６ １６ １００.００ ０.９０６ ７ ２.０００ ０ １.３７１ ７ ０.２４３ １ ０.３９２ ５

Ｍｅ３￣ｅｍ５ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＡＴ / ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＡＧ １７ １７ １００.００ ０.９１１ ４ ２.０００ ０ １.３８２ ０ ０.２４３ ６ ０.３８７ ６

Ｍｅ３￣ｅｍ６ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＡＴ / ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＡＧ １７ １６ ９４.１２ ０.９０７ ８ １.９４１ ２ １.４２８ ９ ０.２５９ ４ ０.４０４ ８

Ｍｅ３￣ｅｍ７ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＡＴ / ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＴＧ １９ １９ １００.００ ０.９１７ ０ ２.０００ ０ １.４１５ ２ ０.２６２ ４ ０.４１２ ４

Ｍｅ４￣ｅｍ２ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＣＣ / ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＴＧＣ １４ １３ ９２.８６ ０.８６４ ９ １.９２８ ６ １.３５８ ７ ０.２１１ ９ ０.３２８ ８

Ｍｅ４￣ｅｍ６ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＣＣ / ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＡＧ １５ １５ １００.００ ０.９０５ ２ ２.０００ ０ １.５６３ ６ ０.３１７ ２ ０.４７８ ４

Ｍｅ４￣ｅｍ７ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＣＣ / ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＴＧ １８ １８ １００.００ ０.８８６ ４ ２.０００ ０ １.２９９ ４ ０.１９３ ０ ０.３１６ ６

Ｍｅ５￣ｅｍ２ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＡＧ / ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＴＧＣ １３ １２ ９２.３１ ０.８７１ ０ １.９２３ １ １.４０５ ２ ０.２４９ ９ ０.３８９ ９

Ｍｅ５￣ｅｍ４ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＡＧ / ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＴＧＡ １８ １７ ９４.４４ ０.９０５ ０ １.９４４ ４ １.３４５ ３ ０.２２６ ３ ０.３６３ ４

Ｍｅ６￣ｅｍ２ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＡＧ / ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＴＧＣ １８ １８ １００.００ ０.８９２ ９ ２.０００ ０ １.３３２ １ ０.２１０ ６ ０.３４２ ５

Ｍｅ６￣ｅｍ６ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＡＧ / ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＧＣＡ １２ １１ ９１.６７ ０.８８３ ３ １.９１６ ７ １.５１０ ６ ０.３０９ ０ ０.４６６ ５
Ｔ:位点总数ꎻ Ｎ:多态性位点数ꎻＰＰＬ:多态性位点百分率ꎻ ＰＩＣ:多态性信息含量ꎻＮａ:观测等位基因数ꎻＮｅ:有效等位基因数ꎻＨ: Ｎｅｉ’ｓ 基因多样
性ꎻ Ｉ: Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指数 ꎮ

表 ３　 基于 ＳＲＡＰ 标记的 ３２ 个猕猴桃品种的分子方差分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｖａｒｉａｎｃｅ (ＡＭＯＶＡ) ｏｆ ３２ Ａｃｔｉｎｉｄｉａ

ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＳＲＡＰ ｍａｒｋｅｒ

变异
来源

自由度 平方和 均方
方差
组成

方差比率
(％)

种间 ３ ４３４.６９７ １４４.８９９ １７.２３６ ５１.８７

种内 ２８ ４４７.７４０ １５.９９１ １５.９９１ ４８.１３

２.３　 ３２ 份猕猴桃材料的聚类分析

利用 ＮＴＳＹＳ￣ｐｃ 软件计算品种(系)间的遗传相

似系数(ＧＳ)ꎬ结果表明ꎬ３２ 份猕猴桃材料两两间的

ＧＳ 在０.５６０ ０至０.９６０ ０之间ꎬ平均值为０.７１６ ４ꎬ变幅

为０.４００ ０ꎬ说明供试品种(系)间存在较大的遗传差

异ꎮ 其中金魁和金魁♂的 ＧＳ 最大(０.９６０ ０)ꎬ亲缘

关系最近ꎻ海燕和桓优 １ 号的 ＧＳ 最小(０.５６０ ０)ꎬ亲
缘关系最远ꎮ

利用 ＮＴＳＹＳ￣ｐｃ 软件对 ３２ 份猕猴桃材料进行聚

类分析ꎮ 结果(图 ２)表明ꎬ在 ＧＳ 为 ０.７７ 处可将 ３２

份猕猴桃材料分为 ４ 组ꎮ 第 １ 组包括 ２１ 份猕猴桃

材料:徐香、中猕 ２ 号、米良 １ 号、海燕、皖翠、海沃

德、布鲁诺、湘吉红、金魁、金魁♂、翠玉、楚红、金硕、
红阳、晚红、黄阳♂、琼浆、黄阳、早金、金艳和豫皇 １
号ꎻ第 ２ 组为华特ꎻ第 ３ 组为华特♂ꎻ第 ４ 组包括 ９
份猕猴桃材料:红贝、魁绿、桓优 １ 号、红贝♂、红宝

石星♂、软红、红宝石星、华红 ２ 号和华红 １ 号ꎮ 其

中第 １ 组又可分为 ２ 个小组ꎬ第 １ 小组包括 １０ 份猕

猴桃材料:徐香、中猕 ２ 号、米良 １ 号、海燕、皖翠、海
沃德、布鲁诺、湘吉红、金魁和金魁♂ꎻ第 ２ 小组包括

１１ 份猕猴桃材料:翠玉、楚红、金硕、红阳、晚红、黄
阳♂、琼浆、黄阳、早金、金艳和豫皇 １ 号ꎮ 第 １ 小组

除湘吉红为中华猕猴桃外ꎬ其余均为美味猕猴桃ꎬ第
２ 小组除金硕为美味猕猴桃外ꎬ其余均为中华猕猴

桃ꎮ 因此ꎬ在第 １ 组内美味猕猴桃和中华猕猴桃 ２
大系列并未完全各自聚类ꎬ出现了少数品种(系)的
互插现象ꎮ 第 ２ 组和第 ３ 组的华特和华特♂均为毛

花猕猴桃ꎬ两者也未聚为 １ 个组ꎮ 第 ４ 组的 ９ 个猕
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猴桃品种(系)均为软枣猕猴桃系列ꎮ 所以ꎬ该聚类

结果与预期存在一定差异ꎬ但从整体上看该聚类结

果与猕猴桃的传统分类基本吻合ꎮ
利用 ＰＯＰＧＥＮＥ１.３２ 软件计算种间的遗传相似

系数(ＧＳ)ꎮ 结果表明ꎬ中华猕猴桃与美味猕猴桃亲

缘关系最近ꎬＧＳ 为０.９６８ ４ꎻ毛花猕猴桃与中华猕猴

桃、美味猕猴桃、软枣猕猴的 ＧＳ 分别为 ０.８７３ ０、
０.８６６ ５和０.７８７ ３ꎮ 因此ꎬ相对于软枣猕猴ꎬ毛花猕

猴桃与中华猕猴桃和美味猕猴桃的亲缘关系更近ꎬ
与上述聚类结果基本一致ꎮ

１~３２ 材料编号见表 １ꎮ
图 ２　 基于 ＳＲＡＰ 标记的 ３２ 份猕猴桃种质聚类图

Ｆｉｇ.２　 Ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ ３２ Ａｃｔｉｎｉｄｉａ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＳＲＡＰ ｍａｒｋｅｒ

２.４　 ３２ 份猕猴桃材料的 ＤＮＡ 指纹图谱

在选定的 １２ 对 ＳＲＡＰ 引物中ꎬ利用其中 Ｍｅ３￣
ｅｍ４、Ｍｅ３￣ｅｍ５、Ｍｅ３￣ｅｍ７ 和 Ｍｅ４￣ｅｍ７ ４ 对引物扩增

的 １５ 个多态性位点构建了 ３２ 份猕猴桃材料的

ＤＮＡ 指纹图谱(图 ３)ꎮ 每份材料都有唯一的指纹

图谱ꎬ可以将 ３２ 份猕猴桃材料区分并准确鉴定ꎮ

３　 讨 论

３.１　 猕猴桃种质资源的遗传多样性

研究猕猴桃种质资源的 ＤＮＡ 遗传变异是猕猴

桃遗传改良和杂交育种的基础ꎬ可以为亲本选配和

种质资源的保护提供指导ꎮ 在遗传多样性研究中ꎬ
多态性是评价遗传多样性的重要依据之一ꎮ 在本研

究中ꎬ利用 ＳＲＡＰ 标记分析 ３２ 份猕猴桃种质资源ꎬ

结果表明ꎬ用于统计的 １２ 对引物共扩增出 １９１ 个条

带ꎬ多态性条带 １８６ 个ꎬ多态性位点百分率 (ＰＰＬ
值)高达 ９７􀆰 ３８％ꎬ此结果略低于井赵斌等[２] 在猕猴

桃中获得的 １００％的检测结果ꎬ但高于前人利用其

他分 子 标 记 在 猕 猴 桃 相 关 研 究 中 的 检 测 结

果[１ꎬ１７￣１９]ꎬ也与前人利用 ＳＲＡＰ 技术在其他植物中的

研究结果[１２ꎬ２０]一致ꎮ 多态性信息量(ＰＩＣ)也是衡量

引物多态性信息量水平的重要指标[２１]ꎮ 在本研究

中ꎬ１２ 对 ＳＲＡＰ 引物的 ＰＩＣ 平均值为０􀆰 ８９３ ３ꎬ说明

本试验筛选的引物具有很高的多态性ꎬ可以有效地

用于猕猴桃的遗传多样性分析ꎮ 同样ꎬ本研究结果

还显示ꎬ观测等位基因数 (Ｎａ )、有效等位基因数

(Ｎｅ)、Ｎｅｉ’ｓ 基因多样性(Ｈ)和 Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指数

( Ｉ)分别为１􀆰 ９６９ ０、１􀆰 ４００ ６、０􀆰 ２２１ ０和０􀆰 ３８７ ９ꎬ也
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处于较高水平ꎮ 同时ꎬ３２ 个猕猴桃品种间的遗传相

似系数 ( ＧＳ) 在 ０􀆰 ５６５ ０ 至 ０􀆰 ９６８ ４ 之间ꎬ 变幅达

０􀆰 ４０３ ４ꎮ 上述结果表明ꎬ供试品种(系)间存在较丰

富的遗传多样性ꎮ 通过对多态性信息量(ＰＩＣ)、有
效等位基因数(Ｎｅ)、Ｎｅｉ’ ｓ 基因多样性指数(Ｈ)和
Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ 信息指数( Ｉ)４ 个主要的遗传多样性参数

进行非参数 Ｋｒｕｓｋａｌ Ｗａｌｌｉｓ Ｔｅｓｔ 独立样本检验ꎬ发现

３２ 个猕猴桃品种(系)间遗传多样性水平存在显著

差异ꎬ具有较为丰富的遗传变异ꎮ 另外ꎬ利用 ＰＯＰ￣
ＧＥＮＥ１􀆰 ３２ 软件分析得知ꎬ在猕猴桃的 ４ 个种间基

因流(Ｎｍ)为０􀆰 ４７６ ５ꎬ说明种间基因交流频率较低ꎮ
遗传分化系数(Ｇｓｔ)为０􀆰 ５１２ ０ꎬ种间遗传变异水平

(占总变异的 ５１􀆰 ２０％)略高于种内ꎬ而分子方差分

析(ＡＭＯＶＡ)结果表明ꎬ种间遗传变异水平占总变

异的 ５１􀆰 ８７％ꎬ两者分析结果一致ꎮ

１~３２ 供试猕猴桃材料见表 １ꎮ
图 ３　 ３２ 份猕猴桃种质资源的 ＤＮＡ 指纹图谱

Ｆｉｇ.３　 ＤＮＡ ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｓ ｏｆ ３２ Ａｃｔｉｎｉｄｉａ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＳＲＡＰ ｍａｒｋｅｒ

３.２　 猕猴桃种质资源的聚类分析

聚类分析结果表明ꎬ在遗传相似系数(ＧＳ)为

０􀆰 ７７ 处可将 ３２ 份猕猴桃种质材料分为 ４ 组ꎮ 在第

１ 组的 ２１ 份猕猴桃种质材料中ꎬ包含了 １０ 份美味

猕猴桃材料和 １１ 份中华猕猴桃材料ꎮ 这两类猕猴

桃并未完全各自聚类ꎬ而是出现了少数材料的互插

现象ꎮ 例如ꎬ中华猕猴桃湘吉红和美味猕猴桃聚在

了一起ꎬ而美味猕猴桃金硕聚在了中华猕猴桃内ꎮ
这种现象进一步说明中华猕猴桃和美味猕猴桃遗传

关系的复杂性ꎮ 在早期的研究中ꎬ很多学者认为美

味猕猴桃是中华猕猴桃的变种ꎬ这两个物种为遗传

近缘种ꎬ有极高的遗传相似性[２２]ꎮ 贾兵等[１８] 认为

可将中华猕猴桃和美味猕猴桃归为同一个种ꎮ 第 ２
组的华特和第 ３ 组华特♂均为毛花猕猴桃ꎬ各自成

为一组ꎬ没有聚在一起ꎮ 华特和华特♂均为野生选

种ꎬ不属于一个姊妹系ꎬ两者未能聚在一组ꎬ可能与

此有关ꎬ也可能与分子标记本身的局限性有关ꎮ 第

４ 组共 ９ 份材料ꎬ均为软枣猕猴桃系列ꎬ聚为一组ꎮ
因此ꎬ３２ 份猕猴桃种质材料基本按种的类别各自聚

类ꎬ与猕猴桃的传统分类相吻合ꎮ 本研究的 ＳＲＡＰ
聚类分析结果还显示ꎬ美味猕猴桃金魁及其雄株首

先聚类ꎬ在所有被测材料中亲缘关系最近ꎬ软枣猕猴

桃的红宝石星及其雄株虽没有首先聚类ꎬ但也表现

了很近的亲缘关系ꎬ与龚俊杰的研究结果[２３] 类似ꎮ
另外ꎬ从品种选育来源分析ꎬ供试的软枣猕猴桃中ꎬ
魁绿和桓优一号均为来源于东北地区的绿肉软枣猕

猴桃ꎬ首先聚类ꎻ红宝石星及其雄株和华红 ２ 号均为

来源于河南伏牛山地区的红肉软枣猕猴桃ꎬ聚在一

起ꎮ 美味猕猴桃中ꎬ中猕 ２ 号猕猴桃母本为米良 １
号[２４]ꎬ因此二者优先聚类ꎻ皖翠是海沃德自然芽变
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品种[２５]ꎬ而布鲁诺和海沃德都是来源于新西兰人

１９０４ 年从湖北宜昌引种的一批种子[２６]ꎬ三者聚在

了一起ꎮ 这些结果都体现出部分供试材料的地域一

致性来源特征ꎮ 同时ꎬ本研究也对中华猕猴桃、美味

猕猴桃、软枣猕猴和毛花猕猴桃 ４ 个种间遗传关系

进行了比较分析ꎬ结果显示ꎬ中华猕猴桃与美味猕猴

桃亲缘关系最近ꎬＧＳ 值高达０􀆰 ９６８ ４ꎮ 相对于软枣

猕猴桃ꎬ毛花猕猴桃与中华猕猴桃和美味猕猴桃的

亲缘关系更近ꎬ与聚类结果相一致ꎮ
３.３　 猕猴桃种质资源鉴定与 ＤＮＡ 指纹图谱构建

分子标记具有高效、快捷、不受环境因子和时空

条件影响等优点ꎬ已成为植物品种特别是那些表型

极为相似的品种鉴定不可或缺的方法ꎮ ＳＲＡＰ 标记

技术自问世以来就在植物品种鉴定和 ＤＮＡ 指纹图

谱构建方面有诸多成功应用ꎮ 刘君等[２７] 利用 ２ 对

ＳＲＡＰ 引物构建了 ９ 个狗牙根品种的指纹图谱ꎬ依
据该图谱可以将 ９ 个狗牙根品种进行鉴别ꎻ徐宗大

等[２８]利用 ３ 对 ＳＲＡＰ 引物构建了玫瑰品种的标准

指纹图谱ꎬ为 ４ 份野生玫瑰种质和 ４６ 个玫瑰品种的

鉴定提供了有力证据ꎮ 本研究利用 ４ 个 ＳＲＡＰ 引物

扩增的 １５ 个多态性位点构建了 ３２ 份猕猴桃种质材

料的 ＤＮＡ 指纹图谱ꎬ每份材料都有唯一的指纹图

谱ꎬ为猕猴桃种质鉴别提供了重要的科学方法ꎮ
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