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　 　 摘要:　 本研究基于滇黄精转录组序列开发简单重复序列(ＳＳＲ)标记并将其应用于黄精属资源分析ꎮ 设计合成

了 ４５ 对 ＳＳＲ 引物ꎬ经 ＰＣＲ 扩增验证ꎬ选择其中 ２０ 对 ＳＳＲ 引物对 ７５ 份黄精属资源进行分析ꎮ 结果表明ꎬ共在４６ ４１６个
Ｕｎｉｇｅｎｅ 中检出含有二核苷酸~六核苷酸重复类型的 ＳＳＲ 位点６０ ２３８个ꎬ序列 ＳＳＲ 发生频率为 ２２􀆰 ７８％ꎬ平均分布距离

约 ７􀆰 ０７ ｋｂꎻＳＳＲ 位点中的主导类型是二核苷酸和三核苷酸重复ꎬ分别占 ５０􀆰 ０６％和 ３４􀆰 ８９％ꎮ 测试的 ４５ 对 ＳＳＲ 引物中

有 ３４ 对(７５􀆰 ５６％)可扩增 ＳＳＲ 条带ꎮ 筛选的 ２０ 对引物共扩增出 １５３ 个条带ꎬ多态率为 ９８􀆰 ６９％ꎬ每对引物扩增条带

４􀆰 ００~１４􀆰 ００ 个ꎬ平均 ７􀆰 ６５ 个ꎬ不同 ＳＳＲ 标记的多态性信息含量为０􀆰 ６２６~０􀆰 ９７３ꎬ平均为 ０􀆰 ８７０ꎮ ７５ 份材料的等位基因

数和遗传相似系数分别为７.００~５２􀆰 ００ 个和０􀆰 ５３１~０􀆰 ９４１ꎬ平均值分别为 ２４􀆰 ６５ 个和 ０􀆰 ６８９ꎬ显示出丰富的遗传多样性ꎮ
基于 ＳＳＲ 标记分析的聚类图显示ꎬ在遗传相似系数 ０􀆰 ６６６ 处可将供试材料分为 ４ 类ꎬ较好地反映了供试材料的分类归

属ꎮ 此外ꎬ还发现 ５ 份多花黄精材料具有特异性的 ＳＳＲ 条带扩增或缺失ꎬ可作为不同多花黄精材料鉴定的重要分子

依据ꎮ 本研究开发的 ＳＳＲ 标记多态性较高ꎬ能够有效揭示黄精属种质资源的遗传多样性ꎬ对于丰富黄精分子标记种

类、构建遗传图谱、促进种质资源的评价与育种应用、开展特定性状的辅助选择等研究都具有重要的意义ꎮ
关键词:　 黄精ꎻ 转录组ꎻ ＳＳＲ 标记开发ꎻ 资源分析

中图分类号:　 Ｓ５６７.２　 　 　 文献标识码:　 Ａ　 　 　 文章编号:　 １０００￣４４４０(２０２３)０５￣１１２０￣１２

Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔ ( ＳＳＲ) ｍａｒｋｅｒｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｒａｎ￣
ｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ Ｐｏｌｙｇｏｎａｔｕｍ ｋｉｎｇｉａｎｕｍ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｉｎ ａ￣
ｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｐｏｌｙｇｏｎａｔｕｍ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ
ＱＩＡＮ Ｌｉ￣ｈｕａ１ꎬ　 ＹＡＮ Ｊｉａｎ￣ｌｉ１ꎬ　 ＷＵ Ｘｉａｏ￣ｊｉａｎｇ２ꎬ　 ＲＵＡＮ Ｓｏｎｇ￣ｌｉｎ１ꎬ　 ＹＩＮ Ｓｈｕ￣ｙａ１ꎬ　 ＣＵＩ Ｈａｉ￣ｒｕｉ２

(１.Ｈａｎｇｚｈｏｕ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ Ｈａｎｇｚｈｏｕ ３１００２４ꎬ Ｃｈｉｎａꎻ ２. Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｎｕｃｌｅａｒ￣Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｈａｎｇｚｈｏｕ
３１００５８ꎬ Ｃｈｉｎａ)

　 　 Ａｂｓｔｒａｃｔ:　 Ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙꎬ ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔ (ＳＳＲ) ｍａｒｋｅｒｓ ｗｅｒｅ ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｄａｔａ ｏｆ
Ｐｏｌｙｇｏｎａｔｕｍ ｋｉｎｇｉａｎｕｍ ａｎｄ ｗｅｒｅ ｕｔｉｌｉｚｅｄ ｉｎ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｒｅｓｏｕｒｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｐｏｌｙｇｏｎａｔｕｍ􀆰 Ｆｏｒｔｙ￣ｆｉｖｅ ｐａｉｒｓ ｏｆ ＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓ ｗｅｒｅ
ｄｅｓｉｇｎｅｄ ａｎｄ ｓｙｎｔｈｅｔｉｚｅｄꎬ ｔｈｅｎ ２０ ｏｆ ｔｈｅｍ ｗｅｒｅ ｓｅｌｅｃｔｅｄ ｂｙ ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｖｅｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｔｅｓｔ ｔｏ ａｎａｌｙｓｅ ７５ Ｐｏｌｙｇｏｎａｔｕｍ ｒｅ￣
ｓｏｕｒｃｅｓ􀆰 Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔꎬ ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ ６０ ２３８ ＳＳＲ ｌｏｃｉ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｄｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｔｏ ｈｅｘａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｒｅｐｅａｔｓ ｗｅｒｅ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｆｒｏｍ

４６ ４１６ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｐ􀆰 ｋｉｎｇｉａｎｕｍ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅꎬ ｗｉｔｈ ａｎ

ｏｃｃｕｒｒｉｎｇ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｏｆ ２２􀆰 ７８％ ａｎｄ ａｎ ａｖｅｒａｇｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

ｄｉｓｔａｎｃｅ ｏｆ ７􀆰 ０７ ｋｂ􀆰 Ｄｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｒｅｐｅａｔ ａｎｄ ｔｒｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｒｅ￣

ｐｅａｔ ｗｅｒｅ ｔｈｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｔｙｐｅｓꎬ ｗｉｔｈ ｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓ ｏｆ ５０􀆰 ０６％

ａｎｄ ３４􀆰 ８９％ ｏｆ ａｌｌ ＳＳＲｓꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ􀆰 Ａｍｏｎｇ ４５ ｐａｉｒｓ ｏｆ

ＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓꎬ ３４ ｏｆ ｔｈｅｍ ｓｈｏｗｅｄ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｂｉｌｉｔｙꎬ ｗｈｉｃｈ

０２１１



ａｃｃｏｕｎｔｅｄ ｆｏｒ ７５􀆰 ５６％􀆰 Ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ １５３ ｂａｎｄｓ ｗｅｒｅ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ｓｅｌｅｃｔｅｄ ２０ ｐａｉｒｓ ｏｆ ｐｒｉｍｅｒｓꎬ ｗｉｔｈ ａ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｒａｔｅ ｏｆ
９８􀆰 ６９％􀆰 Ｅａｃｈ ｐａｉｒ ｏｆ ｐｒｉｍｅｒ ｃｏｕｌｄ ａｍｐｌｉｆｙ ４􀆰 ００－１４􀆰 ００ ｂａｎｄｓꎬ ｗｉｔｈ ａｎ ａｖｅｒａｇｅ ｏｆ ７􀆰 ６５ ｂａｎｄｓ􀆰 Ｔｈｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｏｎ￣
ｔｅｎｔ ｖａｒｉｅｄ ｆｒｏｍ ０􀆰 ６２６ ｔｏ ０􀆰 ９７３ ｆｏｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓꎬ ｗｉｔｈ ａｎ ａｖｅｒａｇｅ ｖａｌｕｅ ｏｆ ０􀆰 ８７０􀆰 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅ ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ｏｆ ７５ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｗｅｒｅ ７􀆰 ００－５２􀆰 ００ ａｎｄ ０􀆰 ５３１－０􀆰 ９４１ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｖａｌｕｅｓ ｗｅｒｅ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ
２４􀆰 ６５ ａｎｄ ０􀆰 ６８９ꎬ ｗｈｉｃｈ ｄｉｓｐｌａｙｅｄ ｒｉｃｈ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ􀆰 Ａ ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔꎬ ｔｈｅ ｔｅｓｔ
ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｃｏｕｌｄ ｂｅ ｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ｉｎｔｏ ｆｏｕｒ ｃｌｕｓｔｅｒ ｇｒｏｕｐｓ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｏｆ ０􀆰 ６６６ꎬ ｗｈｉｃｈ ｐｒｅｓｅｎｔｅｄ ａ ｇｏｏｄ ｒｅ￣
ｆｌｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ａｆｆｉｌｉａｔｉｏｎ ｉｎ ｔａｘｏｎｏｍｙ ｏｆ ｔｅｓｔｅｄ Ｐｏｌｙｇｏｎａｔｕｍ ｍａｔｅｒｉａｌｓ􀆰 Ｉｎ ａｄｄｉｔｉｏｎꎬ ｆｉｖｅ Ｐ􀆰 ｃｙｒｔｏｎｅｍａ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｓｈｏｗｅｄ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｐｒｅｓ￣
ｅｎｔ ｏｒ ａｂｓｅｎｔ ＳＳＲ ｂａｎｄｓꎬ ｗｈｉｃｈ ｃｏｕｌｄ ｂｅ ｕｓｅｄ ａｓ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍａｔｅｒｉａｌｓ􀆰 Ｔｈｅ ＳＳＲ
ｍａｒｋｅｒｓ ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｗｅｒｅ ｈｉｇｈｌｙ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ａｎｄ ｃｏｕｌｄ ｂｅ ｕｓｅｄ ｔｏ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅｌｙ ｒｅｖｅａｌ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ Ｐｏｌｙｇ￣
ｏｎａｔｕｍ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ􀆰 Ｔｈｅ ｍａｒｋｅｒｓ ａｒｅ ｏｆ ｇｒｅａｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ｆｏｒ ｅｎｒｉｃｈｉｎｇ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒ ｔｙｐｅｓꎬ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｎｇ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｌｉｎｋａｇｅ ｍａｐꎬ ｐｒｏｍｏｔｉｎｇ ｔｈｅ ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ａｎｄ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓꎬ ａｎｄ ｃａｒｒｙｉｎｇ ｏｕｔ ａｓｓｉｓｔｅｄ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｏｆ
ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｔｒａｉｔｓ ｉｎ Ｐｏｌｙｇｏｎａｔｕｍ􀆰

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ:　 Ｐｏｌｙｇｏｎａｔｕｍꎻ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅꎻ ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔ (ＳＳＲ) ｍａｒｋｅｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔꎻ ｒｅｓｏｕｒｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ

　 　 黄精是多年生草本植物ꎬ属百合科(Ｌｉｌｉａｃｅａｅ)
黄精属(Ｐｏｌｙｇｏｎａｔｕｍ Ｍｉｌｌ)ꎬ全世界有 ７０ 余种ꎬ主要

分布于北半球ꎬ分布地包括中国、朝鲜半岛、俄罗斯、
欧洲和北美等[１]ꎮ 滇黄精 ( Ｐｏｌｙｇｏｎａｔｕｍ ｋｉｎｇｉａ￣
ｎｕｍ)、黄精(Ｐ. ｓｉｂｉｒｉｃｕｍ)和多花黄精(Ｐ. ｃｙｒｔｏｎｅｍａ)
的根茎统称为黄精ꎬ含有甾体皂苷类、多糖类、黄酮

类、生物碱类等多种活性成分ꎬ在抗衰老、抗肿瘤、免
疫调节、抗菌、抗病毒、降血糖血脂等方面具有重要

的药用价值[１￣２]ꎬ作为药食同源药材ꎬ黄精在保健品、
食品、日化领域都有广泛应用ꎮ

种质资源的鉴定与科学评价是合理利用遗传资

源和选育新品种的基础ꎮ 中国黄精属种质资源有

３０ 余种[３]ꎬ传统的鉴别大多依据产地和形态ꎬ但因

其植物形态上具有过渡性ꎬ生药学性状较相似ꎬ地理

分布存在重叠性ꎬ种间也常伴有杂交现象而界限模

糊ꎬ导致其分类和种的识别与鉴定十分困难ꎬ且存在

争议[４￣６]ꎮ 与传统鉴别方法相比ꎬＤＮＡ 分子鉴定技

术可在基因组水平上揭示植物存在差异的内在遗传

本质ꎬ因其客观性与准确性迅速成为传统中药鉴定

的重要手段ꎬ并在黄精属植物中得到了应用[７￣８]ꎮ
简单重复序列(ＳＳＲ)是指基因组中以几个核苷

酸(一般１~ ６ 个)为基本单位的重复序列重复多次

构成的一段 ＤＮＡꎬ其长度具有高度变异性ꎬ是建立

多态性 ＤＮＡ 标记的资源[９]ꎬ其种属特异性强ꎬ在品

种鉴别和育种中应用很广[１０￣１１]ꎮ 在黄精属植物研

究中ꎬ基于生物素富集法[１２￣１３]、特异性长度扩增片

段测序( ＳＬＡＦ￣ｓｅｑ) [１４]、基因组测序[１５]、转录组测

序[１６￣１７]等不同策略ꎬ已开发了一些 ＳＳＲ 引物ꎬ分析

了引物在黄精属植物间的可转移性[１２￣１３]ꎬ并利用这

些 ＳＳＲ 标记进行了指纹图谱构建[１６] 和遗传多样性

分析[１４￣１５]ꎮ 这些研究为黄精属植物的准确鉴别和

进一步开展新品种选育奠定了基础ꎮ
目前ꎬ黄精属植物能够利用的 ＳＳＲ 标记数量较

少ꎬ尚不能满足相关遗传研究与育种的实际需

要[１４ꎬ１７]ꎮ 转录组测序技术是近年来新崛起的全面

快速获取物种特定组织或器官在某状态下的所有转

录本信息的研究方法ꎬ在药用植物研究中也得到了

广泛应用[１８￣２０]ꎮ 转录组测序获得的数据为 ＳＳＲ 标

记的开发提供了良好的基础ꎮ 本研究对滇黄精转录

组序列中的 ＳＳＲ 位点与特征进行挖掘和分析ꎬ开发

ＳＳＲ 标记并将其用于 ７５ 份黄精属植物资源的分析ꎬ
以期为黄精属种质资源的合理利用与新品种选育提

供科学依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 供试材料

供试黄精属植物材料 ７５ 份ꎬ均种植于杭州市农

业科学研究院黄精资源圃ꎮ 其中多花黄精 ５３ 份、黄
精 １７ 份、长梗黄精 ４ 份、川黄精 １ 份(表 １)ꎮ
１.２　 基因组 ＤＮＡ 提取

取黄精幼嫩叶片ꎬ洗净晾干后按每份１００~ ２００
ｍｇ 放入 １􀆰 ５ ｍｌ 离心管中ꎬ加液氮用组织研磨器(上
海净信实业发展有限公司产品)在 ６０ Ｈｚ 频率下磨

至粉末状ꎬ按 ＤＮＡ 抽提试剂盒(上海生工生物工程

股份有限公司产品)操作说明书提取 ＤＮＡꎬ采用微

量分光光度计 ( Ｔｈｅｒｍｏ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ 公司产品) 测定

ＤＮＡ 浓度ꎬ经 １％琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ 的质量

和完整性ꎬ－１５ ℃保存备用ꎮ
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表 １　 供试的 ７５ 份黄精属材料信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ７５ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ ｏｆ Ｐｏｌｙｇｏｎａｔｕｍ ｇｅｒｍｐｌａｓｍｓ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ

编号 物种　 　 材料编号　 　 采集地　 　 　 　 　 　 　 材料类型

１ 多花黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣１ 贵州省岑巩县注溪镇新田坳 野生种

２ 多花黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣２ 贵州省岑巩县龙田镇代店村 野生种

３ 多花黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣３ 贵州省岑巩县龙田镇路溪村 野生种

４ 多花黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣４ 贵州省岑巩县天马镇杜麻村 野生种

５ 多花黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣５￣２ 贵州省岑巩县客楼镇丰坝村 野生种

６ 黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣６ 贵州省天柱县蓝田镇坪寨村 野生种

７ 黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣７ 贵州省天柱县凤城镇八甲村 野生种

８ 多花黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣１２ 贵州省锦屏县彦洞乡瑶白村 野生种

９ 多花黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣１３ 贵州省锦屏县固本乡美乐村 野生种

１０ 多花黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣１４ 贵州省剑河县磻盘溪镇洞脚村 野生种

１１ 多花黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣１５ 贵州省剑河县磻溪镇平鸠村 野生种

１２ 多花黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣１６ 贵州省剑河县久仰镇久丢村 野生种

１３ 多花黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣１７ 贵州省剑河县太拥镇久仪村 野生种

１４ 多花黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣１８ 贵州省黎平县大稼乡盘现村 野生种

１５ 多花黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣１９ 贵州省黎平县高屯街道八舟村 野生种

１６ 多花黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣２０ 贵州省黎平县德凤街道蒲洞村 野生种

１７ 多花黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣２１ 贵州省黎平县顺化乡顺洞村 野生种

１８ 黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣２２ 贵州省榕江县定威乡控乃村 野生种

１９ 黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣２３ 贵州省榕江县定威乡定旦村 野生种

２０ 黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣２４ 贵州省榕江县定威乡定旦村 野生种

２１ 黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣２５ 贵州省榕江县八开镇常寨村 野生种

２２ 黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣２６ 贵州省榕江县平阳乡归备村 野生种

２３ 多花黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣２８ 贵州省榕江县塔石乡同流村 野生种

２４ 多花黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣２９ 贵州省榕江县计划乡计怀村 野生种

２５ 多花黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣３０ 贵州省榕江县计划乡摆吉村 野生种

２６ 多花黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣３１ 贵州省从江县往洞镇信地村 野生种

２７ 多花黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣３２ 贵州省从江县谷坪乡高余村 野生种

２８ 多花黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣３３ 贵州省从江县高增乡占里村 野生种

２９ 多花黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣３４ 贵州省从江县西山镇滚郎村 野生种

３０ 多花黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣３５ 贵州省从江县翠里乡高华村 野生种

３１ 多花黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣３６ 贵州省从江县西山镇拱孖村 野生种

３２ 多花黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣３８￣２ 贵州省丹寨县兴仁镇兴仁村 野生种

３３ 多花黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣３９￣２ 贵州省丹寨县兴仁镇中营村 野生种

３４ 多花黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣４０￣２ 贵州省丹寨县扬武镇联盟村 野生种

３５ 多花黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣４１￣２ 贵州省丹寨县扬武镇瓦厂村 野生种

３６ 多花黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣４３ 贵州省三穗县滚马乡塘冲水库库区 野生种

３７ 多花黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣４４ 贵州省岑巩县天星乡野牛山村 野生种

３８ 多花黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣４５ 贵州省锦屏县平秋镇平秋村 野生种

３９ 多花黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣４６ 贵州省黎平县德凤街道矮枧村 野生种

４０ 多花黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣４７ 贵州省从江县谷坪乡归逗沟 野生种

４１ 多花黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣４８ 贵州省剑河县岑松镇对门村 野生种

４２ 多花黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣４９ 贵州省剑河县柳川镇公俄村 野生种

４３ 多花黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣５０ 贵州省雷山县西江镇黄里村 野生种
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续表 １　 Ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ １
编号 物种　 　 材料编号　 　 采集地　 　 　 　 　 　 　 材料类型

４４ 多花黄精 Ｈ￣ＨＺ￣１ 浙江省杭州市西山森林公园 野生种

４５ 多花黄精 Ｈ￣ＨＺ￣２ 浙江省杭州市西山森林公园 野生种

４６ 多花黄精 Ｈ￣ＨＺ￣３ 浙江省杭州市西山森林公园 野生种

４７ 多花黄精 Ｈ￣ＨＺ￣４ 浙江省杭州市西山森林公园 野生种

４８ 多花黄精 Ｈ￣ＨＺ￣５ 浙江省杭州市西山森林公园 野生种

４９ 多花黄精 Ｈ￣ＨＺ￣６ 浙江省杭州市西山白龙潭景区 野生种

５０ 多花黄精 Ｈ￣ＣＡ￣１ 浙江省淳安县鲁家田村 野生种

５１ 多花黄精 Ｈ￣ＣＡ￣３ 浙江省淳安县鲁家田村 人工栽培种

５２ 多花黄精 Ｈ￣ＣＡ￣４ 浙江省淳安县左口乡 野生种

５３ 多花黄精 Ｈ￣ＣＡ￣４￣２ 浙江省淳安县左口乡 野生种

５４ 多花黄精 Ｈ￣ＣＡ￣４￣３ 浙江省淳安县左口乡 野生种

５５ 多花黄精 Ｈ￣ＣＡ￣６ 浙江省淳安县临岐镇瑶山乡何家村 野生种

５６ 多花黄精 Ｈ￣ＣＡ￣７ 浙江省淳安县临岐镇瑶山乡何家村 野生种

５７ 多花黄精 Ｈ￣ＪＤ￣１ 浙江省杭州市建德市李家镇长林村 人工栽培种

５８ 多花黄精 Ｈ￣ＦＹ￣１ 浙江省杭州市富阳区 人工栽培种

５９ 多花黄精 Ｈ￣ＦＹ￣２ 浙江省杭州市富阳区万市镇 人工栽培种

６０ 多花黄精 Ｈ￣ＬＡ￣２ 浙江省杭州市临安区太湖源镇 野生种

６１ 川黄精 Ｈ￣ＪＳ￣１ 浙江省江山市御园珍稀植物开发公司 组培苗

６２ 黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣５ 贵州省岑巩县客楼镇丰坝村 野生种

６３ 黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣８ 贵州省天柱县高酿镇章寨村 野生种

６４ 黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣９ 贵州省天柱县社学街道溪口村 野生种

６５ 黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣１０ 贵州省天柱县坌处镇鸡田村 野生种

６６ 黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣３７ 贵州省从江县斗里乡马鞍村 野生种

６７ 黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣３８ 贵州省丹寨县兴仁镇兴仁村 野生种

６８ 黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣３９ 贵州省丹寨县兴仁镇中营村 野生种

６９ 黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣４０ 贵州省丹寨县扬武镇联盟村 野生种

７０ 黄精 Ｈ￣ＱＤＮ￣４１ 贵州省丹寨县扬武镇瓦厂村 野生种

７１ 黄精 Ｈ￣ＬＡ￣１ 浙江省杭州市临安区太湖源镇 野生种

７２ 长梗黄精 Ｈ￣ＣＡ￣２ 浙江省淳安县枫树林鲁家田村 野生种

７３ 长梗黄精 Ｈ￣ＪＤ￣２ 浙江省杭州市建德市李家镇长林村 人工栽培种

７４ 长梗黄精 Ｈ￣ＪＤ￣３ 浙江省杭州市建德市大同镇北坑源村 野生种

７５ 长梗黄精 Ｈ￣ＬＡ￣３ 浙江省杭州市临安区太湖源镇 野生种

１.３　 序列来源与 ＳＳＲ 挖掘

从美国国家生物技术信息中心( ＮＣＢＩ)网站

( ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ. ｎｃｂｉ. ｎｌｍ. ｎｉｈ. ｇｏｖ / ｂｉｏｐｒｏｊｅｃｔ /
４７４６２６) 下载滇黄精 ( Ｐｏｌｙｇｏｎａｔｕｍ ｋｉｎｇｉａｎｕｍ)
鞭芽转录组测序后组装和拼接的 Ｕｎｉｇｅｎｅ 序列ꎬ
共２０３ ７７２条ꎬ总长度约 ４２６ Ｍｂ[ ２１] ꎮ 利用 ＳＳ￣
ＲＩＴ 软件对这些序列按二核苷酸、三核苷酸、四
核苷酸至六核苷酸重复分别不少于 ６ 次、５ 次、４
次的要求进行 ＳＳＲ 查找ꎬ对查找出的 ＳＲＲ 相关

信息进行统计和分析ꎮ

１.４　 ＳＳＲ 引物设计与 ＰＣＲ
根据 ＳＳＲ 相关信息统计和分析结果ꎬ参考重复

基元的出现频率和重复次数ꎬ选择部分 ＳＳＲ 用

ＰＲＩＭＥＲ ３(ｈｔｔｐ: / / ｆｒｏｄｏ. ｗｉ. ｍｉｔ. ｅｄｕ / )设计引物ꎬ引
物由杭州擎科生物技术有限公司合成ꎮ

从参试样品中随机抽取 １０ 个样本ꎬ将其 ＤＮＡ
等量混合作为模板ꎬ并对引物进行不同退火温度

(５０~６２ ℃)的 ＰＣＲ 测试ꎮ ＳＳＲ￣ＰＣＲ 反应体系为:
含 ７􀆰 ５ μｌ 的２×Ｔａｑ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ(北京百奥莱博科技有

限公司产品)、１􀆰 ０ μｌ ＤＮＡ 模板(约 ５０ ｎｇ)、上下游
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引物各 ０􀆰 ５ μｌ(终浓度 ０􀆰 ４ μｍｏｌ / Ｌ)和 ５􀆰 ５ μｌ 的超

纯水ꎮ ＰＣＲ 循环条件:９４ ℃预变性 ５ ｍｉｎꎻ３５ 个循

环ꎬ每个循环 ９４ ℃变性 ４５ ｓꎬ适宜温度退火 ４５ ｓꎬ７２
℃延伸 ４５ ｓꎻ７２ ℃终延伸 １０ ｍｉｎꎮ 对 ７５ 份黄精资源

分析时 ＰＣＲ 扩增所采用的退火温度为 ５８ ℃ꎮ
混合模板测试引物时采用 １.５％的琼脂糖凝胶

电泳(ＡＧＥ)检测有无扩增产物ꎮ 黄精资源分析时

采用 １０％聚丙烯酰胺凝胶电泳检测扩增产物ꎬ进样

量为 １ μｌꎬ以１１０~１２０ Ｖ 恒压电泳约 ２􀆰 ５ ｈꎬ银染检

测ꎬ扫描电泳图谱并保存ꎮ
１.５　 扩增条带的统计与分析

对所扩增产物的电泳图谱进行条带数量记录(有
记作 １ꎬ无记作 ０)ꎬ生成原始数据矩阵ꎮ 根据 Ｂｏｔｓｔｅｉｎ
等[２２]描述的方法计算多态性信息含量(ＰＩＣ 值)ꎮ 采

用 ＮＴＳＹＳ￣ｐｃ ２.１０ 软件分析数据ꎬ利用 ＳＩＭＱＵＡＬ 程

序计算各黄精材料间的遗传相似系数ꎬ用非加权成对

算术平均法(ＵＰＧＭＡ)进行聚类生成聚类图ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 滇黄精转录组 ＳＳＲ 的分布、频率及特征

对滇黄精２０３ ７７２条 Ｕｎｉｇｅｎｅ 序列搜索后发现

４６ ４１６条序列含有 ＳＳＲ 位点(表 ２)ꎮ 其中３６ ００３条序列

只含 １ 个 ＳＳＲ 位点ꎬ其他１０ ４１３条序列含有 ２ 个及以上

的 ＳＳＲ 位点ꎬ个别序列所含 ＳＳＲ 位点数高达 ９ 个ꎮ

表 ２　 含简单重复序列(ＳＳＲ)位点的序列数分布

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｎｕｍｂｅｒ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｉｍｐｌｅ ｓｅ￣

ｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔ (ＳＳＲ) ｌｏｃｉ

ＳＳＲ 位点数(个) 序列数(条)

１ ３６ ００３

２ ７ ９６６

３ １ ７９１

４ ４５０

５ １４５

６ ３３

７ １８

８ ９

９ １

　 　 在滇黄精总长度约 ４２６ Ｍｂ 的转录组序列中共

检出６０ ２３８个 ＳＳＲ 位点(表 ３)ꎬ平均约 ７􀆰 ０７ ｋｂ 检测

到 １ 个 ＳＳＲꎬ序列发生频率(含有 ＳＳＲ 的序列数与序

列总数之比)为 ２２􀆰 ７８％ꎬ出现频率(ＳＳＲ 总数与序

列总数之比)为 ２９􀆰 ５６％ꎮ

表 ３　 滇黄精转录组简单重复序列(ＳＳＲ)类型与频率

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｙｐｅｓ ａｎｄ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｏｆ ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔ (ＳＳＲ) ｉｎ

Ｐｏｌｙｇｏｎａｔｕｍ ｋｉｎｇｉａｎｕｍ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ

类型　 　 数目
各核苷酸类型

占比(％)
各核苷酸类型
出现频率(％)

二核苷酸 ３０ １５３ ５０.０６ １４.８０

三核苷酸 ２１ ０１５ ３４.８９ １０.３１

四核苷酸 ４ １１１ ６.８２ ２.０２

五核苷酸 １ ７５０ ２.９０ ０.８６

六核苷酸 ３ ２０９ ５.３３ １.５７

总计 ６０ ２３８ １００.００ ２９.５６

　 　 在检出的 ＳＳＲ 重复类型中ꎬ二核苷酸至六核苷

酸重复均有出现ꎬ但频率差异很大(表 ３)ꎮ 其中二

核苷酸和三核苷酸重复占主导地位ꎬ出现频率分别

为 １４􀆰 ８０％和 １０􀆰 ３１％ꎬ分别占总 ＳＳＲ 的 ５０􀆰 ０６％和

３４􀆰 ８９％ꎻ四核苷酸至六核苷酸重复数量较少ꎬ出现

频率分别为 ２􀆰 ０２％、０􀆰 ８６％和 １􀆰 ５７％ꎬ 分别占 ＳＳＲ
总数的 ６􀆰 ８２％、２􀆰 ９０％和 ５􀆰 ３３％ꎮ

滇黄精转录组序列中含有的 ＳＳＲ 基元种类有

２６２ 种ꎬ各基元重复次数为４~５２ 次ꎬ基元越长ꎬ重复次

数越少(表 ４)ꎮ 尽管四核苷酸至六核苷酸 ＳＳＲ 发生

频率较低ꎬ但其基元的种类却较多ꎬ占重复基元总数

的 ９４􀆰 ７％ꎻ而占据主导地位的二核苷酸和三核苷酸重

复基元种类则较少ꎬ仅占重复基元总数的 ５􀆰 ３％ꎮ

表 ４　 滇黄精转录组中简单重复序列(ＳＳＲ)的基元种类与重复次数

Ｔａｂｌｅ ４ 　 Ｍｏｔｉｆ ｔｙｐｅ ａｎｄ ｒｅｐｅａｔ ｔｉｍｅｓ ｏｆ ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔ

(ＳＳＲ) ｉｎ Ｐｏｌｙｇｏｎａｔｕｍ ｋｉｎｇｉａｎｕｍ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ

类型　 　 基元种类 重复次数
平均长度

(ｂｐ)

二核苷酸 ４ ６~５２ １８.２９

三核苷酸 １０ ５~４４ １７.５７

四核苷酸 ２８ ４~１２ １７.３３

五核苷酸 ５５ ４~８ ２１.２３

六核苷酸 １６５ ４~１３ ２６.０９

合计 ２６２

　 　 在二核苷酸重复基元中ꎬ出现频率较高的依次

是 ＡＧ、ＡＴ、ＡＣ 和 ＣＧꎬＡＧ 和 ＡＴ 重复次数大多分布

在６~１２ꎬ而 ＡＣ 和 ＣＧ 则以６~９ 次重复为主(表 ５)ꎮ
在三核苷酸重复基元中ꎬ出现较多的 ４ 种基元依次

是 ＡＧＧ、ＡＡＧ、ＡＡＴ 和 ＡＣＧꎬ占三核苷酸 ＳＳＲ 的比例
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均在 １３􀆰 ０％以上ꎬ其他 ６ 种基元出现的频率较低ꎬ占
三核苷酸 ＳＳＲ 的比例为４.７％~ ８􀆰 １％ꎮ 所有三核苷

酸重复基元均以５~８ 次重复为主ꎬ重复次数在 ９ 次

及以上的只占约 ３􀆰 ２％ꎮ

表 ５　 滇黄精转录组中二核苷酸与三核苷酸简单重复序列(ＳＳＲ)的基元与次数分布

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｍｏｔｉｆｓ ａｎｄ ｎｕｍｂｅｒ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ａｎｄ ｔｒｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔ (ＳＳＲ) ｉｎ Ｐｏｌｙｇｏｎａｔｕｍ ｋｉｎｇｉａｎｕｍ ｔｒａｎｓｃｒｉｐ￣
ｔｏｍｅ

基元　
不同 ＳＳＲ 重复次数的数目

５ ６ ７ ８ ９ １０ １１ １２ １３ １４ １５ ≥１６

ＡＧ / ＣＴ / ６ １１１ ４ ３３９ ２ ８６９ ２ ０１５ １ ３９９ １ ２１７ ９０５ ２４６ ３５９ ２７８ １ ８８４
ＡＴ / ＡＴ / １ ５９７ ８８９ ６５８ ４９５ ２９２ ３２８ ３１８ ７８ １２８ １０２ ６２８
ＡＣ / ＧＴ / １ １００ ６２１ ４０６ ２３０ １７１ ８０ ８７ ２７ ２１ ３１ １５１
ＣＧ / ＣＧ / ４７ １３ ２１ １１ ０ ０ １ ０ ０ ０ ０
ＡＧＧ / ＣＣＴ ２ １４５ ９１８ ４４４ ２９２ ４２ ３５ １８ ２ ７ ２ ０ １
ＡＡＧ / ＣＴＴ ２ １４３ ９２９ ３７５ １９４ ２１ ２３ １６ １３ １７ ６ ５ ５
ＡＣＧ / ＣＧＴ １ ６３１ ６４８ ２８６ ２２７ ２３ ２８ ３ ６ ２ ４ １ １
ＡＡＴ / ＡＴＴ １ ４５２ ６９８ ３４２ １９４ ２５ ４８ ３９ ２７ ８ １８ １９ １１
ＣＣＧ / ＣＧＧ １ ０５４ ４４７ １３１ ６４ ２ １ ０ １ ０ ０ ０ ０
ＡＧＣ / ＧＣＴ ８３６ ２７５ １１８ ５９ １０ ５ １ ０ ２ ０ ０ ０
ＡＴＣ / ＧＡＴ ７６３ ２１８ １７５ ９９ ９ ７ ７ ７ １ ３ ４ ２
ＡＡＣ / ＧＴＴ ６６３ ２２１ １９１ ６１ ２ １８ ０ ０ ０ １ ０ ０
ＡＣＴ / ＡＧＴ ６５６ １５３ ４１ ８９ ２ ６ ０ ４ １３ １ １ １４
ＡＣＣ / ＧＧＴ ５４４ ２９０ １７５ ９８ ２０ １７ １０ ２ ７ ０ ２ １８
总计 １１ ８８７ １３ ６５２ ８ １４０ ５ ３３１ ２ ９０７ ２ ０５０ １ ７１９ １ ３７３ ４０８ ５４３ ４４３ ２ ７１５

２.２　 ＳＳＲ 引物筛选

根据滇黄精转录组序列中 ＳＳＲ 的挖掘结果ꎬ设计

合成了 ４５ 对引物(表 ６)ꎬ并进行温度梯度 ＰＣＲ 测试ꎮ
经测试发现ꎬ１１ 对引物(ＰｋＳＳＲ３、ＰｋＳＳＲ１２、ＰｋＳＳＲ１５、
ＰｋＳＳＲ１６、 ＰｋＳＳＲ１７、 ＰｋＳＳＲ１９、 ＰｋＳＳＲ２０、 ＰｋＳＳＲ３４、

ＰｋＳＳＲ３８、ＰｋＳＳＲ４２、ＰｋＳＳＲ４５)无扩增产物ꎬ其余 ３４ 对

引物有扩增产物ꎬ可扩增引物约占 ７５􀆰 ５６％ꎬ其中 ３１ 对

引物扩增出了预期大小的条带ꎬ另外 ３ 对引物

(ＰｋＳＳＲ１、ＰｋＳＳＲ１３、ＰｋＳＳＲ２７)的扩增产物大小大于预

期长度ꎬ图 １ 是部分引物的扩增结果ꎮ

表 ６　 用于 ＰＣＲ 验证的简单重复序列(ＳＳＲ)引物

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔ (ＳＳＲ) ｐｒｉｍｅｒｓ ｆｏｒ ＰＣＲ ｖａｌｉｄａｔｉｏｎ

引物编号　 　 ＳＳＲ 基元 正向引物序列(５′→３′) 　 　 　 　 反向引物序列(５′→３′) 　 　 　 　 预期产物大小 (ｂｐ)

ＰｋＳＳＲ１ ＡＧ ＣＧＴＧＴＧＴＧＴＧＴＴＣＧＴＧＴＧＴＧ ＡＧＡＧＴＣＡＧＧＡＴＣＴＣＴＣＴＣＴＧＴＧＡ １４０
ＰｋＳＳＲ２ ＡＧ ＧＣＧＣＴＧＡＴＧＡＴＴＴＣＧＣＣＡＴＴ ＣＧＡＣＡＣＣＣＣＧＣＴＣＴＣＴＣＴＡ ８２
ＰｋＳＳＲ３ ＡＧ ＴＧＡＧＴＣＡＡＴＧＴＡＴＧＴＣＣＡＣＡＴＧＣ ＡＣＡＡＡＴＣＣＣＴＡＡＡＴＣＣＣＣＡＣＡＣＴ １４９
ＰｋＳＳＲ４ ＡＧ ＡＣＣＡＣＡＡＡＡＡＡＧＡＴＣＧＣＣＧＣ ＧＡＣＣＧＣＡＧＣＧＡＣＴＡＧＡＣＴＧ １２０
ＰｋＳＳＲ５ ＡＧ ＡＣＡＧＧＡＧＴＴＡＧＧＧＡＧＧＴＣＡＡＡＧ ＴＣＴＴＣＣＣＴＣＣＡＴＴＴＴＣＣＴＣＡＣＴＴ １９９
ＰｋＳＳＲ６ ＡＧ ＴＧＴＡＣＡＣＧＴＴＣＴＣＣＴＣＧＣＧ ＴＣＣＴＣＣＴＣＴＣＧＡＴＣＴＣＴＴＣＴＣＴＣ １００
ＰｋＳＳＲ７ ＡＧ ＣＡＡＣＡＡＣＡＧＣＡＡＡＡＧＣＴＡＧＧＧＴ ＣＡＴＣＧＴＣＧＧＴＣＴＣＣＴＣＧＴＡＡＡ １５０
ＰｋＳＳＲ８ ＣＴ ＧＣＡＣＡＡＣＡＣＡＴＧＣＴＣＣＴＣＴＴＣ ＡＧＣＴＣＣＴＣＴＧＣＣＴＣＴＣＣＡＴ １４１
ＰｋＳＳＲ９ ＣＴ ＴＧＧＴＧＧＣＡＡＡＴＴＣＣＡＡＡＧＣＴＣ ＧＣＡＴＴＧＴＣＧＧＣＡＴＴＴＧＧＡＴＧＡ ２００
ＰｋＳＳＲ１０ ＣＴ ＴＧＧＣＴＧＴＧＧＣＴＴＣＴＣＡＡＧＴＴ ＴＴＧＴＴＧＴＡＡＧＧＴＧＡＧＡＧＧＧＡＣＣ １４９
ＰｋＳＳＲ１１ ＣＴ ＡＧＣＣＡＡＣＴＧＡＣＡＧＧＡＣＡＡＣＡ ＣＴＴＧＣＴＧＡＧＣＴＣＴＡＧＧＧＧＡＧ １５９
ＰｋＳＳＲ１２ ＡＴ ＡＣＣＡＣＣＧＧＡＴＣＣＴＴＣＡＡＡＡＡＡＣ ＴＣＴＧＡＡＴＣＡＧＣＡＴＡＡＴＧＧＣＧＡＴＧ ２００
ＰｋＳＳＲ１３ ＡＴ ＣＡＡＧＡＡＡＣＡＣＴＣＡＣＴＣＡＣＴＣＡＣＣ ＴＧＣＧＡＧＣＣＡＴＡＧＣＡＡＡＴＡＧＧＡ １９７
ＰｋＳＳＲ１４ ＡＴ ＧＴＴＣＴＣＡＡＧＴＣＣＧＣＴＣＣＣＡＡ ＡＧＣＴＧＧＡＧＴＴＴＣＡＡＴＧＧＧＡＡＡＧＡ １４９
ＰｋＳＳＲ１５ ＡＴ ＧＧＣＡＧＣＣＣＡＧＴＴＡＡＣＣＡＡＡＡＧ ＧＧＧＡＧＧＧＧＴＣＡＴＧＡＡＧＡＡＡＣＡ １２４

５２１１钱丽华等:基于滇黄精转录组序列的 ＳＳＲ 标记开发及其在黄精属资源分析中的应用



续表 ６　 Ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ ６
引物编号　 　 ＳＳＲ 基元 正向引物序列(５′→３′) 　 　 　 　 反向引物序列(５′→３′) 　 　 　 　 预期产物大小 (ｂｐ)

ＰｋＳＳＲ１６ ＧＴ ＴＧＣＴＣＧＣＡＧＧＡＣＣＡＡＡＡＧＡＴ ＣＧＧＴＡＴＣＴＣＣＴＧＣＡＴＧＧＣＡＡ １６６

ＰｋＳＳＲ１７ ＡＡＴ ＣＧＡＧＣＡＴＣＡＡＣＡＧＡＣＧＣＡＡＧ ＣＣＡＡＧＧＴＴＧＡＴＧＡＴＧＡＣＧＧＧＡ １３６

ＰｋＳＳＲ１８ ＴＧＣ ＧＣＴＧＴＴＧＣＴＧＴＧＧＴＴＧＣＡＴＡ ＧＴＴＡＣＡＧＣＡＧＣＡＧＣＡＡＣＡＧＣ ９８

ＰｋＳＳＲ１９ ＡＧＧ ＣＧＧＡＣＧＣＴＡＣＡＴＴＧＧＧＡＴＧＡ ＡＣＴＣＡＡＧＡＴＣＣＡＡＣＴＣＣＣＴＴＣＣ ８９

ＰｋＳＳＲ２０ ＴＧＣ ＣＡＣＡＧＡＣＧＣＡＴＴＣＣＡＧＡＡＣＧ ＡＣＴＴＣＴＣＣＧＴＣＴＡＴＧＡＡＣＣＧＧ ９６

ＰｋＳＳＲ２１ ＡＧＧ ＧＧＡＧＴＣＧＴＣＧＡＡＧＴＴＧＴＧＧＴ ＣＣＣＴＧＣＣＡＴＣＴＣＡＣＣＡＡＣＡＴ ９９

ＰｋＳＳＲ２２ ＡＧＧ ＡＣＡＣＴＧＣＡＡＣＣＡＴＧＡＴＧＡＡＣＡＧＡ ＡＣＣＴＣＧＴＴＴＧＧＴＴＧＧＴＴＧＣＡ ９８

ＰｋＳＳＲ２３ ＣＧＴ ＴＧＣＴＣＡＴＧＡＧＧＧＧＧＡＡＡＡＧＣ ＧＡＧＧＴＴＧＡＧＡＡＡＡＴＴＧＣＡＧＣＣＡ １７３

ＰｋＳＳＲ２４ ＣＴＴ ＡＴＴＣＧＡＧＡＧＴＣＧＧＡＡＴＣＧＧＧ ＴＣＣＧＧＣＴＣＡＴＴＡＴＴＧＧＣＴＧＡ １１７

ＰｋＳＳＲ２５ ＣＴＴ ＣＧＴＣＡＧＧＧＴＣＧＡＣＴＴＣＧＴＡＣ ＣＧＴＧＧＴＣＧＧＡＡＡＴＧＣＴＡＡＴＧＣ ９５

ＰｋＳＳＲ２６ ＣＴＴ ＣＧＧＡＣＧＡＴＡＧＣＧＧＴＧＡＡＧＡＴ ＧＣＧＴＴＴＧＴＴＧＴＴＴＣＣＴＣＣＣＡ １４３

ＰｋＳＳＲ２７ ＣＣＴ ＧＧＣＣＧＡＧＧＡＡＣＣＡＴＴＧＧＡＡ ＣＴＴＣＣＴＣＣＴＣＣＴＣＣＴＧＣＴＣＴ １００

ＰｋＳＳＲ２８ ＡＡＡＴ ＡＧＧＡＣＴＡＧＴＧＧＧＡＣＴＧＣＡＣＴ ＴＣＣＴＴＴＴＣＴＴＧＴＡＴＣＣＧＡＣＣＡＣＴ １１４

ＰｋＳＳＲ２９ ＡＴＴＴ ＴＣＣＣＡＧＴＴＧＡＴＡＣＣＡＴＴＣＴＴＣＣＡ ＴＧＡＴＴＧＡＴＧＧＣＴＡＣＧＧＣＴＧＴ １１９

ＰｋＳＳＲ３０ ＡＡＡＴ ＧＣＧＡＧＡＧＡＧＴＴＴＧＧＣＴＡＧＣＡ ＡＴＣＧＴＣＣＴＴＧＴＴＧＣＣＡＣＣＴＴ １４４

ＰｋＳＳＲ３１ ＣＴ ＣＧＴＣＣＡＴＣＴＣＣＧＡＣＧＴＡＣＡＣ ＡＧＣＡＧＣＡＧＣＡＡＣＣＡＧＡＡＧＡＡ １６５

ＰｋＳＳＲ３２ ＡＴＴＴＴ ＣＧＣＧＣＧＴＧＴＣＣＡＴＴＧＴＴＴＴＡ ＣＧＧＣＴＣＣＴＧＴＡＡＡＣＧＴＧＴＧＴＡ １５０

ＰｋＳＳＲ３３ ＧＴ ＴＧＴＧＧＧＴＡＡＧＴＧＡＧＴＧＧＴＧＧ ＧＴＧＴＣＣＡＡＣＡＣＧＡＣＡＡＣＴＴＴＧＡ １４８

ＰｋＳＳＲ３４ ＡＴ ＡＣＡＣＡＡＡＡＣＣＣＣＣＡＡＴＡＴＧＣＡＡ ＧＣＡＡＡＴＴＧＴＴＣＣＴＧＣＧＣＴＧＴ １４８

ＰｋＳＳＲ３５ ＧＴ ＧＡＡＣＴＴＴＡＡＧＡＡＣＴＧＡＧＣＡＧＣＧＡ ＡＣＧＴＴＴＧＣＴＣＴＴＣＡＡＧＧＣＡＴＡＡＧ １５８

ＰｋＳＳＲ３６ ＡＧＧ ＧＧＡＧＡＧＡＴＴＡＧＣＧＧＧＴＧＣＡＧ ＡＣＣＡＡＡＡＴＡＣＣＴＣＣＡＣＴＧＧＡＴＣＣ １４８

ＰｋＳＳＲ３７ ＡＴ ＣＣＣＴＴＴＴＴＧＣＴＣＧＣＡＴＧＣＴＴ ＡＧＣＡＧＴＴＴＡＧＧＴＡＣＴＧＡＣＡＧＴＣＡ １４５

ＰｋＳＳＲ３８ ＡＧ ＧＣＡＡＣＴＣＡＣＴＧＧＣＧＡＡＣＡＴＣ ＣＡＣＡＡＧＡＣＣＣＧＴＣＴＡＧＴＧＧＴ １４８

ＰｋＳＳＲ３９ ＡＡＧＴＴ ＧＡＴＧＧＣＧＣＣＣＡＡＡＡＴＣＧＡＡＧ ＡＧＣＴＴＧＧＧＴＣＴＣＡＴＧＴＣＧＴＡＴＣ １４９

ＰｋＳＳＲ４０ ＡＧ ＡＧＡＧＡＧＧＧＡＧＧＧＡＴＧＧＡＧＡＣ ＡＧＧＡＡＧＧＧＧＧＡＡＡＡＧＡＧＡＧＡＧＡ １４１

ＰｋＳＳＲ４１ ＡＧ ＡＣＧＧＡＣＧＡＴＣＧＡＴＧＣＧＴＴＣ ＧＴＧＧＡＧＡＣＣＴＧＴＧＣＴＡＣＴＴＣＴ １４９

ＰｋＳＳＲ４２ ＡＣＧＴＴ ＣＣＧＣＡＡＣＣＡＴＣＡＴＣＴＴＣＴＴＣＡＧ ＣＴＧＴＡＡＧＣＣＡＣＴＧＧＧＧＡＣＧ １４９

ＰｋＳＳＲ４３ ＡＧＴ ＡＡＡＴＴＧＴＴＣＧＧＣＡＧＧＣＣＡＧ ＧＧＧＡＴＡＧＧＡＴＣＴＣＣＧＡＡＡＧＴＣＡＴ １４９

ＰｋＳＳＲ４４ ＡＡＡＡＴ ＡＣＡＴＧＡＧＴＧＣＴＣＣＣＣＣＡＡＴＴ ＡＧＴＧＣＡＣＣＣＴＣＡＣＡＧＡＣＡＡＴ １５８

ＰｋＳＳＲ４５ ＡＡＡＴ ＡＣＡＧＴＣＡＴＡＣＧＧＧＣＡＣＴＴＣＡ ＣＣＴＧＧＣＡＴＣＴＧＡＡＣＣＴＧＣＡＡ １５８

１~１１:引物 ＰｋＳＳＲ１~ＰｋＳＳＲ１１的扩增产物ꎻＭ:ＤＮＡ 分子标志物ꎮ
图 １　 部分简单重复序列(ＳＳＲ)引物在退火温度 ５８ ℃下扩增产

物的琼脂糖凝胶电泳结果

Ｆｉｇ.１　 Ａｇａｒｏｓｅ ｇｅｌ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ＰＣＲ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｆｒｏｍ
ｓｏｍｅ ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔ (ＳＳＲ) ｐｒｉｍｅｒ ｐａｉｒｓ ａｔ ａｎ￣
ｎｅａｌｉｎｇ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｏｆ ５８ ℃

２.３　 ＳＳＲ 引物的多态性

选择其中条带清晰的 ２０ 对 ＳＳＲ 引物(表 ７)对
７５ 份参试材料进行分析ꎮ ２０ 对引物共扩增出 １５３
个条带ꎬ多态性条带 １５１ 个ꎬ多态率为 ９８􀆰 ６９％ꎮ 不

同 ＳＳＲ 的扩增条带数为４.００~ １４􀆰 ００ 个ꎬ平均 ７􀆰 ６５
个ꎬ多态性条带比率为 ８７.５０％~ １００􀆰 ００％ꎮ 不同

ＳＳＲ 标记分析所揭示的 ７５ 份材料等位基因数为

７.００~５２􀆰 ００ 个ꎬ平均 ２４􀆰 ６５ 个ꎮ ２０ 个 ＳＳＲ 标记的

ＰＩＣ 为０.６２６~ ０􀆰 ９７３ꎬ大多在 ０􀆰 ８００ 以上ꎬ平均值为

０􀆰 ８７０ꎮ 结果表明这些 ＳＳＲ 标记的多态性较高ꎬ对
不同材料具有较强的鉴别能力ꎮ
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表 ７　 ２０ 对引物的扩增与多态性

Ｔａｂｌｅ ７　 Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｏｆ ２０ ｐｒｉｍｅｒ ｐａｉｒｓ

引物编号
条带数
(个)

多态条带比率
(％)

等位基因数
(个) ＰＩＣ

ＰｋＳＳＲ４ ９ １００.００ ２４ ０.７２６

ＰｋＳＳＲ５ ４ １００.００ ７ ０.６２６

ＰｋＳＳＲ６ ５ １００.００ １０ ０.７９２

ＰｋＳＳＲ７ ４ １００.００ １３ ０.８６５

ＰｋＳＳＲ８ ８ １００.００ ３２ ０.９３７

ＰｋＳＳＲ１０ ８ １００.００ ２１ ０.９００

ＰｋＳＳＲ１１ ８ １００.００ ４３ ０.９６８

ＰｋＳＳＲ１８ １０ １００.００ ５２ ０.９７３

ＰｋＳＳＲ２３ ９ １００.００ ４０ ０.９６６

ＰｋＳＳＲ２４ ６ １００.００ １７ ０.８６４

ＰｋＳＳＲ２８ ６ １００.００ ２５ ０.９３４

ＰｋＳＳＲ３０ ８ ８７.５０ ２６ ０.９１９

ＰｋＳＳＲ３１ １０ １００.００ １８ ０.８３８

ＰｋＳＳＲ３３ ７ １００.００ １６ ０.７２２

ＰｋＳＳＲ３５ ９ １００.００ ２５ ０.８９６

ＰｋＳＳＲ３６ １４ ９２.８６ ３０ ０.９０５

ＰｋＳＳＲ３７ ８ １００.００ ２９ ０.９２７

ＰｋＳＳＲ３９ ８ １００.００ ３４ ０.９４７

ＰｋＳＳＲ４１ ７ １００.００ １９ ０.８６１

ＰｋＳＳＲ４３ ５ １００.００ １２ ０.８３１
ＰＩＣ:多态性信息含量ꎮ

２.４　 遗传多样性与亲缘关系聚类分析

采用 ２０ 个 ＳＳＲ 标记对 ７５ 份黄精材料进行分

析ꎬ发现有 ５ 份多花黄精材料出现特异性的 ＳＳＲ 条

带扩增或缺失(表 ８)ꎮ 其中 Ｈ￣ＱＤＮ￣４５ 和 Ｈ￣ＣＡ￣１
具有特异性扩增条带ꎬ分别来自标记 ＰｋＳＳＲ３１ 和

ＰｋＳＳＲ３６ꎬ而 Ｈ￣ＱＤＮ￣４９、Ｈ￣ＱＤＮ￣４３ 和 Ｈ￣ＨＺ￣４ 这 ３
份材料则表现为特异性条带缺失ꎬ缺失条带分别来

自标记 ＰｋＳＳＲ５、ＰｋＳＳＲ１１、ＰｋＳＳＲ４１ꎮ 本试验中发现

的这些特异性的 ＳＳＲ 条带扩增和缺失可作为不同

多花黄精材料鉴定的重要分子依据ꎬ也揭示了参试

多花黄精材料遗传的特异性ꎮ
　 　 经聚类分析(图 ２)发现:参试的 ７５ 份材料的遗

传相似系数为０.５３１~０􀆰 ９４１ꎬ大部分材料的遗传相似

系数为０.６０~ ０􀆰 ８０ꎬ平均值约为 ０.６８９ꎮ 其中以多花

黄精 Ｈ￣ＣＡ￣４(５２ 号)与 Ｈ￣ＣＡ￣４￣２(５３ 号)间的遗传

相似系数最高ꎬ这 ２ 个种源都来自淳安左口乡同一

个采集点ꎬ因采集时发现两者叶片背部颜色有一定

差异而作为 ２ 个种源ꎬ实则为同一个种质ꎬ而多花黄

精 Ｈ￣ＱＤＮ￣３８￣２(３２ 号)与长梗黄精 Ｈ￣ＬＡ￣３(７５ 号)
间遗传相似系数最低ꎮ 从结果来看ꎬ笔者发现多数

材料之间具有一定的遗传相似性ꎬ而少数材料之间

遗传差异较大ꎬ且遗传相似系数变化范围较大ꎬ说明

参试材料之间具有遗传多样性ꎮ

表 ８　 部分黄精材料显示的特异性条带

Ｔａｂｌｅ ８　 Ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔ ｂａｎｄｓ ｓｈｏｗｅｄ ｉｎ ｓｏｍｅ Ｐｏ￣
ｌｙｇｏｎａｔｕｍ ｍａｔｅｒｉａｌｓ

条带类型　 　 　 　 条带编号　 　 　 　 材料编号　 　 　

特异性扩增 ＰｋＳＳＲ３１￣９ Ｈ￣ＱＤＮ￣４５

ＰｋＳＳＲ３６￣１４ Ｈ￣ＣＡ￣１

特异性缺失 ＰｋＳＳＲ５￣１ Ｈ￣ＱＤＮ￣４９

ＰｋＳＳＲ１１￣１ Ｈ￣ＱＤＮ￣４３

ＰｋＳＳＲ１１￣２ Ｈ￣ＱＤＮ￣４３

ＰｋＳＳＲ４１￣３ Ｈ￣ＨＺ￣４

　 　 在遗传相似系数约 ０􀆰 ６６６ 处ꎬ可将参试材料划

分为 ４ 个类群:Ａ 和 Ｃ 均为单一种群ꎬ分别包含 １１
份黄精和 ３４ 份多花黄精ꎬ而 Ｂ 和 Ｄ 则为不同种混

聚类群ꎮ 其中ꎬ聚在 Ｂ 类的有 １６ 份材料ꎬ包括 １２ 份

多花黄精和 ４ 份长梗黄精ꎬ长梗黄精在此类群中单

独归入同一亚类ꎻＤ 类有 １４ 份材料ꎬ包括 ７ 份多花

黄精、６ 份黄精和 １ 份川黄精ꎬ且后两者也归入同一

亚类ꎮ 这一结果表明ꎬ聚类分析结果与种类归属符

合度较好ꎮ

３　 讨论与结论

前人研究结果表明ꎬ不同物种中 ＳＳＲ 位点的分

布和频率不同ꎮ 造成这种差异的原因有三个:一是

物种遗传基础特异性ꎬ 有研究认为 ＳＳＲ 出现频率随

着物种基因组变大而越来越低ꎬ与物种单拷贝 ＤＮＡ
百分比之间存在高度显著的正相关线性关系[２３]ꎻ二
是 ＳＳＲ 搜索标准(ＳＳＲ 重复类型及次数、长度等)不
同ꎬ统计的 ＳＳＲ 发生频率则相差较大ꎻ三是分析和

统计的 ＳＳＲ 序列数和类型等数据量不同ꎮ 比如搜

索的序列数可以从几千到几十万不等ꎬ统计的 ＳＳＲ
类型也不尽相同ꎬ在党参[２４]、甘草[２５]、黄秦艽[２６] 和

厚朴[２７]中统计的 ＳＳＲ 数据中包含单核苷酸重复ꎬ而
在杜仲[２８]、多花黄精[１７] 以及本研究中统计的 ＳＳＲ
则未包含单核苷酸重复ꎮ 本研究共在４６ ４１６条序列

７２１１钱丽华等:基于滇黄精转录组序列的 ＳＳＲ 标记开发及其在黄精属资源分析中的应用



材料编号同表 １ꎮ Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ 表示在遗传相似系数约 ０.６６６ 处划分的 ４ 个类群ꎮ
图 ２　 依据非加权成对算术平均法(ＵＰＧＭＡ)建立的 ７５ 份黄精种质的聚类图

Ｆｉｇ.２　 Ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｆｏｒ ７５ Ｐｏｌｙｇｏｎａｔｕｍ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ｐａｉｒ￣ｇｒｏｕｐ ｍｅｔｈｏｄ ｗｉｔｈ ａｒｉｔｈｍｅｔｉｃ ｍｅａｎｓ
(ＵＰＧＭＡ)
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中发现二核苷酸至六核苷酸 ＳＳＲ 位点６０ ２３８个ꎬ序
列发生频率 ２２􀆰 ７８％ꎬ平均分布频率约 １ / ７􀆰 ０７ ｋｂꎮ
与模式植物水稻和拟南芥相比ꎬ滇黄精 ＳＳＲ 发生频

率和分布频率高于拟南芥ꎬ低于水稻[２９]ꎮ 与其他药

用植物相比ꎬ滇黄精序列 ＳＳＲ 发生频率高于杜仲

(２􀆰 ９％) [２８]、丹参(３􀆰 ７９％) [３０]、人参(７􀆰 ３％) [３１] 和

党参(１２􀆰 ２２％) [２４]ꎬ但低于甘草(６０􀆰 １０％) [２５]、黄秦

艽(３０􀆰 ７３％) [２６] 和厚朴(５２􀆰 ７５％) [２７]ꎬ平均分布频

率高 于 杜 仲 ( １ / ２６􀆰 １３ ｋｂ ) [２８]、 丹 参 ( １ / １２􀆰 ７４
ｋｂ) [３０]ꎬ但低于人参(１ / ５􀆰 ８０ ｋｂ) [３１]、党参(１ / ４􀆰 ５２
ｋｂ) [２４]、 甘 草 ( １ / ３􀆰 ２３ ｋｂ ) [２５]、 黄 秦 艽 ( １ / ４􀆰 １１
ｋｂ) [２６]和厚朴 (１ / ３􀆰 ４３ ｋｂ) [２７]ꎮ 与黄精属植物相

比ꎬ 滇 黄 精 ＳＳＲ 发 生 频 率 远 高 于 多 花 黄 精

(９􀆰 ７３％)ꎬ但分布频率则略低于多花黄精(１ / ５􀆰 ９１
ｋｂ) [１７]ꎮ

不同植物中 ＳＳＲ 优势重复基元的出现数量不

同ꎬ这可能与其编码相应蛋白质时使用频率有关ꎬ比
如拟南芥[３２]ꎮ 理论上ꎬ在数量足够且无偏倚的情况

下ꎬ单核苷酸至六核苷酸重复基元可能产生的种类

分别有 ２ 种、４ 种、１０ 种、３３ 种、１０２ 种、３５０ 种[３３]ꎮ
本研究从滇黄精转录组中搜索出的 ＳＳＲ 基元种类

也较为丰富ꎬ共 ２６２ 种ꎮ 二核苷酸和三核苷酸理论

上的重复类型全部出现ꎬ但四核苷酸至六核苷酸只

出现了理论上的一部分ꎬ说明滇黄精转录组中 ＳＳＲ
也存在一定的偏倚性ꎮ 在滇黄精转录组 ＳＳＲ 中ꎬ二
核苷酸和三核苷酸重复是主要类型ꎬ分别占总 ＳＳＲ
的 ５０􀆰 ０６％和 ３４􀆰 ８９％ꎬ这与多花黄精及大多数植物

表达序列中 ＳＳＲ 以二核苷酸、三核苷酸为主要类型

相符[２９ꎬ３４]ꎮ 从滇黄精占主导地位的二核苷酸、三核

苷酸重复基元种类来看ꎬ二核苷酸重复基元以 ＡＧ /
ＣＴ 最多ꎬ ＧＣ / ＣＧ 最少ꎬ种类与多花黄精相近ꎬ但三

核苷酸重复基元种类滇黄精比多花黄精多出 ＡＣＧ /
ＣＧＴ 和 ＡＣＣ / ＧＧＴ ２ 种基元ꎬ且主要的 ２ 种基元

ＡＧＧ / ＣＣＴ (２ １４５) 与 ＡＡＧ / ＣＴＴ (２ １４３) 数量基本

相近ꎬ而多花黄精中 ＡＧＧ / ＣＣＴ 则比 ＡＡＧ / ＣＴＴ 高出

５􀆰 ４％[１７]ꎬ但均以 ＡＧＧ / ＣＣＴ 最多ꎮ 而同样是单子叶

植物的小麦中却以 ＡＡＣ / ＧＴＴ 居多ꎬ大麦、玉米、水
稻和高粱则均以 ＣＣＧ / ＣＧＧ 为主要类型[２９]ꎮ

基于 ＮＣＢＩ 数据库中大量的表达或转录组序列

可开发多种类型的分子标记[３５￣３６]ꎬ其中开发较多和

应用广泛的是 ＳＳＲꎬ也被称为 ｇｅｎｉｃ￣ＳＳＲ[１０ꎬ３７]ꎮ 由于

来自已知的表达基因序列ꎬ所以能够更好地帮助挖

掘植物重要性状连锁的基因ꎬ了解基因与表现型之

间的联系[３８￣３９]ꎮ 此外 ｇｅｎｉｃ￣ＳＳＲ 序列的两端单拷贝

序列保守性较高ꎬ具有较好的可转移性[３５￣３６ꎬ４０]ꎬ可用

于种内甚至是种间的遗传多样性评价ꎮ 本研究中有

２４􀆰 ４％的引物无扩增产物ꎬ这与多花黄精[１７]、油

菜[４１]及茶树[４２] 中的研究结果类似ꎬ这可能是滇黄

精与多花黄精、长梗黄精、川黄精对应的序列存在差

异导致引物同源性低、引物与模板不匹配或者跨越

内含子等原因造成的ꎮ
目前基于转录组测序已对多花黄精和黄精开发

了 ｇｅｎｉｃ￣ＳＳＲ 标记[１６￣１７]ꎬ但数量有限且应用甚少ꎮ
王世强等[１６]根据黄精转录组测序数据鉴定出黄精

多糖代谢合成途径中关键酶基因的 ＳＳＲ 位点ꎬ筛选

出 １２ 对多态性丰富的 ＳＳＲ 引物ꎬ并应用在 ３２ 份野

生黄精资源的遗传多样性分析中ꎬ ＰＩＣ 平均为

０􀆰 ４６ꎬＳＳＲ 标记聚类结果能揭示供试材料之间的亲

缘关系ꎮ 然而关于这 １２ 对引物的研究结果反映的

只是不同材料多糖代谢的遗传差异ꎬ难以用来全面

评估材料间的遗传多样性ꎮ 陈友吾等[１７] 通过对多

花黄精转录组测序数据的分析ꎬ发现 ＳＳＲ 位点出现

频率高ꎬ重复单元类型丰富ꎬ在测试的 ５０ 对 ＳＳＲ 引

物中ꎬ有 ２９ 对(５８％)扩增出符合预期的产物ꎬ但这

些标记尚未应用于黄精属植物的资源分析ꎬ其多态

性还有待实际研究去评判ꎮ 本研究在明确滇黄精转

录组测序数据中 ＳＳＲ 位点信息和特征的基础上ꎬ测
试了 ４５ 对 ＳＳＲ 引物ꎬ有 ３４ 对(７５􀆰 ６％)具有扩增产

物ꎬ并利用其中 ２０ 对引物对黄精、多花黄精、长梗黄

精及川黄精共 ７５ 份资源进行了分析ꎬ发现所测试的

引物具有较高的多态性ꎬＰＩＣ 平均值达到 ０􀆰 ８７０ꎮ 聚

类结果能够反映参试材料的亲缘关系ꎬ与分类归属

具有较好的吻合度ꎮ ＳＳＲ 可扩增引物比率和 ＰＩＣ 均

高于上述 ２ 篇文献[１６￣１７] 报道的结果ꎬ同时也证明根

据滇黄精 Ｕｎｉｇｅｎｅ 序列设计的 ＳＳＲ 引物对黄精、多
花黄精、长梗黄精及川黄精均具有可转移性ꎮ

综上ꎬ本研究基于滇黄精转录组序列开发的

ＳＳＲ 标记ꎬ是对现有滇黄精转录组数据的进一步发

９２１１钱丽华等:基于滇黄精转录组序列的 ＳＳＲ 标记开发及其在黄精属资源分析中的应用



掘和利用ꎻ所建立的标记对于丰富黄精属植物分子

标记类型、构建遗传图谱、促进资源的评价与育种应

用、开展特定性状的辅助选择等都具有重要的意义ꎮ

参考文献:

[１] 　 ＺＨＡＯ Ｐꎬ ＺＨＡＯ Ｃ Ｃꎬ ＬＩ Ｘꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ Ｐｏｌｙｇｏｎａｔｕｍ: ａ ｒｅ￣

ｖｉｅｗ ｏｆ ｅｔｈｎｏｐｈａｒｍａｃｏｌｏｇｙꎬ ｐｈｙｔｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ ａｎｄ ｐｈａｒｍａｃｏｌｏｇｙ

[Ｊ] . Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｅｔｈｎｏｐｈａｒｍａｃｏｌｏｇｙꎬ ２０１８ꎬ ２１４:２７４￣２９１.

[２] 　 张　 娇ꎬ王元忠ꎬ杨维泽ꎬ等. 黄精属植物化学成分及药理活性

研究进展[Ｊ] . 中国中药杂志ꎬ ２０１９ꎬ ４４(１０): １９８９￣２００８.

[３] 　 中国科学院«中国植物志»编辑委员会.中国植物志(第 １５ 卷)

[Ｍ]. 北京: 科学出版社ꎬ１９７８: ５８￣８２.

[４] 　 王雨婷ꎬ刘婉滢ꎬ沈舶宁 ꎬ等. 黄精的本草考证[ Ｊ] . 中医药学

报ꎬ ２０１９ꎬ４７(３): ８１￣８６.

[５] 　 田启建ꎬ赵　 致. 黄精属植物种类识别及资源分布研究[Ｊ] . 现

代中药研究与实践ꎬ２００７ꎬ２１(１):１８￣２１.

[６] 　 魏晓楠ꎬ郝铁成ꎬ刘庆华ꎬ等.中药鉴别方法与技术探究[ Ｊ] . 中

国野生植物资源ꎬ２０１８ꎬ３７(４):６５￣６９.

[７] 　 龙炳宏ꎬ蒋向辉ꎬ宋　 荣ꎬ等 . ＤＮＡ 条形码在黄精属药用植物

鉴定与遗传多样性分析中的应用[Ｊ] . 植物科学学报ꎬ２０２２ꎬ４０

(４):５３３￣５４３.

[８] 　 石乃星ꎬ文国松ꎬ赵明富.黄精属植物 ＤＮＡ 分子鉴定技术应用

研究进展[Ｊ] . 植物遗传资源学报ꎬ ２０２１ꎬ２２(５): １２０９￣１２１８.

[９] 　 ＴＡＵＴＺ Ｄ. Ｈｙｐｅｒ￣ｖａｒｉａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ａｓ ａ ｇｅｎｅｒａｌ

ｓｏｕｒｃｅ ｆｏｒ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ＤＮＡ ｍａｒｋｅｒｓ[Ｊ] . Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ

１９８９ꎬ １７(１６): ６４６３￣６４７１.

[１０] ＶＡＲＳＨＮＥＹ Ｒ Ｋꎬ ＧＲＡＮＥＲ Ａꎬ ＳＯＲＲＥＬＬＳ Ｍ Ｅ. Ｇｅｎｉｃ ｍｉｃｒｏｓａ￣

ｔｅｌｌｉｔｅ ｍａｒｋｅｒｓ ｉｎ ｐｌａｎｔｓ: ｆｅａｔｕｒｅｓ ａｎｄ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ[ Ｊ] . Ｔｒｅｎｄｓ ｉｎ

Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ ２００５ꎬ ２３(１): ４８￣５５.

[１１] ＫＡＬＩＡ Ｒ Ｋꎬ ＲＡＩＩ Ｍ Ｋꎬ ＫＡＬＩＡ Ｓꎬ ｅｔ ａｌ. Ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｍａｒｋｅｒｓ:

ａｎ ｏｖｅｒｖｉｅｗ ｏｆ ｔｈｅ ｒｅｃｅｎｔ ｐｒｏｇｒｅｓｓ ｉｎ ｐｌａｎｔｓ[Ｊ] . Ｅｕｐｈｙｔｉｃａꎬ ２０１１ꎬ

１７７(３): ３０９￣３３４.

[１２] ＬＩＵ ＴꎬＣＨＥＮＧ Ｗ ＪꎬＺＨＯＵ Ｓꎬｅｔ ａｌ.Ｅｌｅｖｅｎ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｍｉｃｒｏｓａｔ￣

ｅｌｌｉｔｅ ｌｏｃｉ ｉｎ Ｐｏｌｙｇｏｎａｔｕｍ ｕｍｆｉｌｉｐｅｓ ａｎｄ ｃｒｏｓｓ—ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｉｎ

ｏｔｈｅｒ ｃｏｎｇｅｎｅｒｉｃ ｓｐｅｃｉｅｓ [ Ｊ] . Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ Ｇｅｎｅｔｉｃｓ Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓꎬ

２０１０ꎬ２(Ｓ１): ７７￣７９.

[１３] ＣＨＥＮＧ Ｗ ＪꎬＬＩＵ Ｔ ＴꎬＷＵ Ｈ Ｌꎬｅｔ ａｌ. Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａ￣

ｔｉｏｎ ｏｆ ｔｗｅｌｖｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｌｏｃｉ ｉｎ Ｐｏｌｙｇｏｎａｔｕｍ ｃｙｒ￣

ｔｏｎｅｍａ ａｎｄ ｃｒｏｓｓ—ｓｐｅｃｉｅｓ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ[Ｊ] .Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ Ｇｅｎｅｔｉｃｓ

Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ꎬ２０１０ꎬ２:１０５￣１０７.

[１４] 朱　 巧ꎬ邓　 欣ꎬ张树冰ꎬ等. 黄精属 ６ 种植物的 ＳＳＲ 遗传差异

分析[Ｊ] . 中国中药杂志ꎬ ２０１８ꎬ４３(１４):２９３５￣２９４３.

[１５] ＷＯＯＫＪＩＮ ＫꎬＹＵＮ￣ＵＩ ＪꎬＹＯＵＮＧＭＩＮ Ｋꎬｅｔ ａｌ.Ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｇｅｎｅｔ￣

ｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｐｏｌｙｇｏｎａｔｕｍ ｓｐｐ ｂｙ ｔｈｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ

ｒｅｐｅａｔ[Ｊ] .Ｋｏｒｅａｎ Ｈｅｒｂ Ｍｅｄｉｃｉｎｅ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｓꎬ２０１４ꎬ２(２): ４１￣

４７.

[１６] 王世强ꎬ王立儒ꎬ刘　 帅ꎬ等. 基于 ＳＳＲ 标记的黄精品种(系)

ＤＮＡ 指纹图谱库构建[ Ｊ] .分子植物育种ꎬ２０１８ꎬ１６(６):１８７８￣

１８８７.

[１７] 陈友吾ꎬ廖荣俊ꎬ叶碧欢ꎬ等. 多花黄精转录组 ＳＳＲ 位点分析及

分子标记开发[Ｊ] . 中草药ꎬ２０２０ꎬ５１ (１):１８２￣１８９.

[１８] 赵振宇ꎬ 王仕玉ꎬ 郭凤根ꎬ等. 转录组测序及其在药用植物上

的应用[Ｊ] . 基因组学与应用生物学ꎬ ２０１７ꎬ ３６(２): ８２０￣８２５.

[１９] 刘厚伯ꎬ上官艳妮ꎬ潘胤池ꎬ等. ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 在药用植物研究中的

应用[Ｊ] . 中草药ꎬ ２０１９ꎬ ５０(２１):５３４６￣５３５４.

[２０] 慧　 芳ꎬ刘秀岩ꎬ李宗谕ꎬ等. 转录组测序技术在药用植物研究

中的应用[Ｊ] . 中草药ꎬ ２０１９ꎬ ５０(２４): ６１４９￣６１５５.

[２１] ＷＡＮＧ Ｙꎬ ＬＩＵ Ｘꎬ ＳＵ Ｈꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｈｅ ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｏｆ

ｃｈｉｌｌｉｎｇ￣ｉｎｄｕｃｅｄ ｄｏｒｍａｎｃｙ ｔｒａｎｓｉｔｉｏｎ ｆｒｏｍ ｅｎｄｏ￣ｄｏｒｍａｎｃｙ ｔｏ ｎｏｎ￣

ｄｏｒｍａｎｃｙ ｉｎ Ｐｏｌｙｇｏｎａｔｕｍ ｋｉｎｇｉａｎｕｍ Ｃｏｌｌ. ｅｔ Ｈｅｍｓｌ ｒｈｉｚｏｍｅ ｂｕｄ

[Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２０１９ꎬ９９:２０５￣２１７.

[２２] ＢＯＴＳＴＥＩＮ Ｄꎬ ＷＨＩＴＥ Ｒ Ｌꎬ ＳＫＯＬＮＩＣＫ Ｍꎬ ｅｔ ａｌ. Ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｏｆ

ｇｅｎｅｔｉｃ ｌｉｎｋａｇｅ ｍａｐ ｉｎ ｍａｎ ｕｓｉｎｇ ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ ｆｒａｇｍｅｎｔ ｌｅｎｇｔｈ ｐｏｌｙ￣

ｍｏｒｐｈｉｓｍｓ[Ｊ] . Ｔｈｅ Ａｍｅｒｉｃａｎ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｈｕｍａｎ Ｇｅｎｅｔｉｃｓꎬ １９８０ꎬ

３２(３): ３１４￣３３１.

[２３] ＭＯＲＧＡＮＴＥ Ｍꎬ ＨＡＮＡＦＥＹ Ｍꎬ ＰＯＷＥＬＬ Ｗ. Ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ ａｒｅ

ｐｒｅｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｎｏｎｒｅｐｅｔｉｔｉｖｅ ＤＮＡ ｉｎ ｐｌａｎｔ ｇｅｎｏｍｅｓ

[Ｊ] . Ｎａｔｕｒｅ Ｇｅｎｅｔｉｃｓꎬ２０００ꎬ ３０:１９４￣２００.

[２４] 王　 东ꎬ曹玲亚ꎬ高建平. 党参转录组中 ＳＳＲ 位点信息分析

[Ｊ] . 中草药ꎬ ２０１４ꎬ ４５(１６): ２３９０￣２３９４.

[２５] ＬＩＵ Ｙꎬ ＺＨＡＮＧ Ｐꎬ ＳＯＮＧ Ｍꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ

ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ＳＳＲ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ ｉｎ Ｇｌｙｃｙｒｒｈｉｚａ ｕｒａｌｅｎｓｉｓ

Ｆｉｓｃｈ [Ｊ] . ＰＬｏＳ Ｏｎｅꎬ ２０１５ꎬ １０(１１): ｅ０１４３０１７.

[２６] ＷＡＮＧ Ｌꎬ ＷＡＮＧ Ｚꎬ ＣＨＥＮ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ. Ｄｅ ｎｏｖｏ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ａｓ￣

ｓｅｍｂｌｙ ａｎｄ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｎｏｖｅｌ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｍａｒｋｅｒｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｔｒａ￣

ｄｉｔｉｏｎａｌ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｍｅｄｉｃｉｎａｌ ｈｅｒｂꎬ Ｖｅｒａｔｒｉｌｌａ ｂａｉｌｌｏｎｉｉ Ｆｒａｎｃｈ (Ｇｅｎ￣

ｔｉａｎａｃｅａｅ) [Ｊ] . Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓꎬ ２０１５ꎬ １１(Ｓ１): ３９￣

４５.

[２７] 代　 娇ꎬ时小东ꎬ顾雨熹ꎬ等. 厚朴转录组 ＳＳＲ 标记的开发及功

能分析 [Ｊ] . 中草药ꎬ ２０１７ꎬ ４８(７): ２７２６￣２７３２.

[２８] 黄海燕ꎬ杜红岩ꎬ乌云塔娜ꎬ等. 基于杜仲转录组序列的 ＳＳＲ 分

子标记的开发[Ｊ] . 林业科学ꎬ ２０１３ꎬ ４９(５):１７６￣１８１.

[２９] 李永强ꎬ李宏伟ꎬ高丽锋ꎬ等. 基于表达序列标签的微卫星标记

(ＥＳＴ￣ＳＳＲｓ)研究进展[ Ｊ] . 植物遗传资源学报ꎬ ２００４ꎬ ５(１):

９１￣９５.

[３０] 邓科君ꎬ张　 勇ꎬ熊丙全ꎬ等. 药用植物丹参 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 标记的鉴

定[Ｊ] . 药学学报ꎬ ２００９ꎬ４４(１０):１１６５￣１１７２.

[３１] ＬＩ Ｃ Ｆꎬ ＺＨＵ Ｙ Ｊ ＸＵ Ｇꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｖｅａｌｓ ｇｉｎ￣

ｓｅｎｏｓｉｄｅｓ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｇｅｎｅｓꎬ ｍｉｃｒｏＲＮＡｓ ａｎｄ ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅ￣

ｐｅａｔｓ ｉｎ Ｐａｎａｘ ｇｉｎｓｅｎｇ Ｃ. Ａ. Ｍｅｙｅｒ [Ｊ] . ＢＭＣ Ｇｅｎｏｍｉｃｓꎬ ２０１３ꎬ

１４(１): ２０４￣２０５.

[３２] 范三红ꎬ郭蔼光ꎬ单丽伟ꎬ等. 拟南芥基因密码子偏爱性分析

０３１１ 江 苏 农 业 学 报 　 ２０２３ 年 第 ３９ 卷 第 ５ 期



[Ｊ] .生物化学与生物物理进展ꎬ ２００３ꎬ ３０(２): ２２１￣２２５.

[３３] ＬＡ ＲＯＴＡ Ｍꎬ ＫＡＮＴＥＴＹ Ｒ Ｖꎬ ＹＵ Ｊ Ｋꎬ ｅｔ ａｌ. Ｎｏｎｒａｎｄｏｍ ｄｉｓｔｒｉ￣

ｂｕｔｉｏｎ ａｎｄ ｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓ ｏｆ ｇｅｎｏｍｉｃ ａｎｄ ＥＳＴ￣ｄｅｒｉｖｅｄ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ

ｍａｒｋｅｒｓ ｉｎ ｒｉｃｅꎬ ｗｈｅａｔꎬ ａｎｄ ｂａｒｌｅｙ[Ｊ] . ＢＭＣ Ｇｅｎｏｍｉｃｓꎬ ２００５ꎬ ６

(２３):２３.

[３４] 姜春芽ꎬ廖　 娇ꎬ徐小彪ꎬ等. 植物 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 技术及其应用[ Ｊ] .

分子植物育种ꎬ２００９ꎬ７(１):１２５￣１２９.

[３５] 李小白ꎬ崔海瑞ꎬ张明龙. ＥＳＴ 分子标记开发及在比较基因组

学中的应用[Ｊ] .生物多样性ꎬ２００６ꎬ １４(６):５４１￣５４７.

[３６] 李小白ꎬ向　 林ꎬ罗　 洁ꎬ等.转录组测序(ＲＮＡ￣ｓｅｑ)策略及其

数据在分子标记开发上的应用 [ Ｊ] .中国细胞生物学学报ꎬ

２０１３ꎬ ３５(５): ７２０￣７２６.

[３７] 李小白ꎬ金　 凤ꎬ金　 亮ꎬ等.利用建兰转录数据开发 ｇｅｎｉｃ￣ＳＳＲ

标记[Ｊ] .农业生物技术学报ꎬ２０１４ꎬ ２(８): １０４６￣１０５６.

[３８] ＢＯＺＨＫＯ Ｍꎬ ＲＩＥＧＥＬ Ｒꎬ ＣＨＵＢＥＲＴ Ｒꎬ ｅｔ ａｌ. Ａ ｃｙｃｌｏｐｈｉｌｉｎ ｇｅｎｅ

ｍａｒｋｅｒ ｃｏｎｆｉｒｍｉｎｇ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｏｆ Ｎｏｒｗａｙ ｓｐｒｕｃｅ

ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｖｉａｂｉｌｉｔｙ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｏｎ ｅｘｃｅｓｓ ｓｏｉｌ￣ｂｏｒｎ

ｓａｌｉｎｉｔｙ[Ｊ] . Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ ２００３ꎬ １２(１１): ３１４７￣３１５５.

[３９] ＳＣＨＵＢＥＲＴ Ｒꎬ ＳＴＡＲＣＫ Ｇ Ｍꎬ ＲＩＥＧＥＬ Ｒ. Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ＥＳＴ￣

ＰＣＲ ｍａｒｋｅｒｓ ａｎｄ ｍｏｎｉｔｏｒｉｎｇ ｔｈｅｉｒ ｉｎｔｒａｐｏｐｕｌａｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｔｉｃ ｖａｒｉａ￣

ｔｉｏｎ ｉｎ Ｐｉｃｅａａｂｉｅｓ (Ｌ.) Ｋａｒｓｔ[Ｊ] . Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ａｎｄ Ａｐｐｌｉｅｄ Ｇｅｎｅｔ￣

ｉｃｓꎬ ２００１ꎬ １０３(８): １２２３￣１２３１.

[４０] 忻　 雅ꎬ 崔海瑞ꎬ 张明龙ꎬ等. 白菜 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 标记的通用性

[Ｊ] . 细胞生物学杂志ꎬ ２００６ꎬ ２８(２): ２４８￣２５２.

[４１] 李小白ꎬ张明龙ꎬ崔海瑞. 油菜 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 标记的建立[ Ｊ] .分子

细胞生物学报ꎬ２００７ꎬ ４０(２): １３７￣１４４.

[４２] 金基强ꎬ崔海瑞ꎬ陈文岳ꎬ等. 茶树 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 的信息分析与标记

建立[Ｊ] .茶叶科学ꎬ２００６ꎬ ２６(１): １７￣２３.

(责任编辑:陈海霞)

１３１１钱丽华等:基于滇黄精转录组序列的 ＳＳＲ 标记开发及其在黄精属资源分析中的应用




