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　 　 摘要:　 水芹是伞形科水芹属多年生草本植物ꎬ是一种重要的药食两用蔬菜作物ꎮ 在中国ꎬ水芹的种植区域十

分广泛ꎬ然而目前对其种质资源的鉴定、培育及遗传信息的研究较少ꎮ 本研究利用溧阳白芹基因组开发水芹简单

重复序列(ＳＳＲ)分子标记ꎬ分析 ５５ 份水芹的遗传多样性并用非加权组平均法(ＵＰＧＭＡ)构建系统进化树ꎬ同时用

ＳＳＲ 扩增条带数据构建 ＤＮＡ 指纹图谱ꎮ 结果显示ꎬ共鉴定到３２５ ６９９个 ＳＳＲ 位点ꎬ其中单核苷酸 ＳＳＲ 重复单元、二
核苷酸 ＳＳＲ 重复单元、三核苷酸 ＳＳＲ 重复单元、四核苷酸 ＳＳＲ 重复单元、五核苷酸 ＳＳＲ 重复单元、六核苷酸 ＳＳＲ 重

复单元的出现频率分别为 ３３􀆰 ９４％、５４􀆰 ６２％、９􀆰 ３１％、１􀆰 ６６％、０􀆰 １７％、０􀆰 ２９％ꎬ其中二核苷酸 ＳＳＲ 重复单元数最多ꎬ有
１７７ ８８７个ꎬ且 Ａ / Ｔ(占比为 ２９􀆰 ９８％)和 ＡＴ / ＡＴ(占比为 ３５􀆰 ７０％)是较丰富的重复类型ꎮ ＵＰＧＭＡ 分析结果表明ꎬ３３
对高多态性引物[多态信息含量(ＰＩＣ)>０􀆰 ２５]可将 ５５ 份水芹材料分为 ４ 组ꎮ 利用筛选出的 ４ 对引物(Ｏｊ￣０８４、Ｏｊ￣
１１０、Ｏｊ￣１１２、Ｏｊ￣１５６)可以将 ５５ 份水芹材料完全区分开ꎬ并且可构建指纹图谱ꎮ 研究结果可为水芹种质资源鉴定、
保护及分子遗传育种提供有力依据ꎮ
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　 　 水芹[Ｏｅｎａｎｔｈｅ ｊａｖａｎｉｃａ (Ｂｌ.) ＤＣ.]别称水芹

菜、水英、蜀芹、野芹菜等ꎬ是伞形科水芹属多年生湿

生草本蔬菜[１]ꎮ 长期以来ꎬ水芹一直被视为药食同

源的保健蔬菜ꎬ其富含蛋白质、维生素、纤维素等营

养物质及钾、钙、硒等多种矿质元素[２￣３]ꎬ并且含有类

黄酮、多酚、香豆素等功能活性物质[４￣５]ꎬ具有清热、
利尿、降血脂和血压、抗炎、抗氧化等功效[６￣７]ꎬ深受

人们的喜爱ꎮ 近年来ꎬ随着人们生活水平的不断提

高ꎬ对水芹的需求量也不断增加ꎮ 水芹的种植方式

多种多样ꎬ有深水栽培、浅水栽培、湿润栽培等ꎬ其软

化方式也呈现多样化ꎬ有培土软化、深栽软化、深水

软化、覆盖软化等ꎮ 近年来ꎬ研究者培育出一些耐高

温的水芹品种ꎬ配合夏季遮阳网进行覆盖栽培ꎬ可以

实现水芹的周年生产和均衡供应[８]ꎮ
水芹种质资源十分丰富ꎬ在世界各地均有种植ꎬ目

前主要分布于中国长江流域、日本北海道、印度尼西亚

爪畦岛及菲律宾等地区ꎬ多分布在沼泽地带[９￣１０]ꎮ 目

前ꎬ有关水芹的研究主要集中在栽培技术[１１]、净化水体

的作用[１２￣１３]、药理活性及功能研究等方面[１４￣１６]ꎮ 近年

来ꎬ科研工作者也开始对水芹进行基因组学及功能基

因的研究[１７￣１８]ꎬ而有关水芹种质资源分类的研究较

少[１ꎬ１９￣２０]ꎮ 目前ꎬ水芹资源大多以产地命名ꎬ如江苏的

常熟白芹、玉祁红芹、宜兴圆叶芹、溧阳白芹、丹阳水

芹ꎬ安徽的桐城水芹、庐江的高梗水芹等ꎮ 由于品种间

的形态差异较大ꎬ加上各地间的互相引种ꎬ使得水芹品

种的命名比较混乱ꎬ亟需一种快速准确鉴定水芹品种

的方法ꎬ用于水芹资源的遗传多样性分析ꎬ对于水芹种

质资源的鉴定保护、有效利用和创新具有十分重要的

意义ꎮ 赵书花[１９] 利用随机扩增多态性 ＤＮＡ 标记

(ＲＡＰＤ)技术对中国的 ２０ 份水芹种质资源进行了亲缘

关系分析ꎬ认为地理因素对水芹品种的影响较大ꎬ但也

有来自不同地区的材料的遗传距离相近ꎬ说明遗传距

离相近的材料可能具有相同的起源或相近的环境条件

亦或受到相似的人工选择ꎮ 傅劭[２０]采用 ＤＮＡ 测序技

术及光学显微镜及扫描电镜对 １７０ 份东亚水芹野生种

质资源进行了分子系统学、微形态及孢粉学等研究ꎬ认

为东亚水芹野生种质资源的物种分类与传统菜用水芹

资源的物种认定结果不相符ꎮ 此外有研究者认为ꎬ同
一物种内不同区域的水芹品种的孢粉学形态差别很

大ꎮ 王月等[２１]利用低拷贝核基因 ＡＯＸ１、ＭＣＭ５ 对太湖

地区 ６ 个水芹地方品种进行了遗传多样性分析ꎬ并结

合简单重复序列区间和特定序列扩增(ＩＳＳＲ￣ＳＣＡＲ)技
术ꎬ开发了玉祁水芹特异性分子标记ꎬ为水芹的遗传育

种提供了分子基础ꎮ
简单重复序列(ＳＳＲ)是一类以１~６ 个核苷酸为

基本单元的 １ 段 ＤＮＡ 序列ꎬ在基因组中串联重复出

现ꎬ如( ＣＡ) ｎ、(ＡＴ) ｎ、(ＧＧＣ) ｎ 等重复[２２￣２４]ꎮ 由于

ＳＳＲ 分子标记具有数量多、多态性好、使用成本低及

操作简单等特点ꎬ已经在植物遗传图谱构建、遗传多

样性分析、基因定位与克隆等方面得到广泛应

用[２５￣２６]ꎬ也是目前常用的分子标记之一ꎮ
本研究拟利用溧阳白芹基因组开发 ＳＳＲ 多态性分

子标记ꎬ借助琼脂糖凝胶电泳检测技术ꎬ对 ５５ 份来源

不同的水芹自然材料进行遗传多样性分析ꎬ分析其遗

传差异及亲缘关系ꎬ以期为水芹种质资源鉴定、图谱构

建及分子标记辅助育种等研究提供理论支持ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验材料

以收集的 ５５ 份水芹资源为试验材料ꎬ其中 １３
份由扬州大学李良俊教授课题组提供ꎮ 已知水芹品

种为玉祁红芹(编号为 ＳＱ００８ꎬ序号为 １)、春晖(编
号为 ＳＱ０２４ꎬ序号为 １０)、秋芹 １ 号(编号为 ＳＱ０２６ꎬ
序号为 １１)、伏芹 １ 号(编号为 ＦＱ１Ｈꎬ序号为 １２)、
扬州长白芹(编号为 ＹＺＣＢＱꎬ序号为 １３)、鄂水芹 １
号(编号为 ＥＳＱ１Ｈꎬ序号为 ２０)ꎬ其余材料为从不同

地区采集的自然材料(表 １)ꎮ
１.２　 ＤＮＡ 的提取

用十六烷基三甲基溴化铵(ＣＴＡＢ)法[２７] 提取

５５ 份水芹叶片的基因组 ＤＮＡꎬ用 Ｎａｎｏｄｒｏｐ ２０００ 检

测 ＤＮＡ 的质量和浓度ꎬ并将 ＤＮＡ 原液质量浓度稀

释到 ５０ ｎｇ / μＬꎬ再将稀释液于－２０ ℃冰箱保存ꎮ
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表 １　 ５５ 份水芹材料的来源信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｏｕｒｃｅ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ５５ ｄｒｏｐｗｏｒｔ ｓａｍｐｌｅｓ

序号 材料编号　 来源地　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　

１ ＳＱ００８∗ 江苏省水生作物资源圃

２ ＳＱ００９ 江苏省水生作物资源圃

３ ＳＱ０１２ 江苏省水生作物资源圃

４ ＳＱ０１４ 江苏省水生作物资源圃

５ ＳＱ０１５ 江苏省水生作物资源圃

６ ＳＱ０１９ 江苏省水生作物资源圃

７ ＳＱ０２０ 江苏省水生作物资源圃

８ ＳＱ０２１ 江苏省水生作物资源圃

９ ＳＱ０２２ 江苏省水生作物资源圃

１０ ＳＱ０２４∗ 江苏省水生作物资源圃

１１ ＳＱ０２６∗ 江苏省水生作物资源圃

１２ ＦＱ１Ｈ∗ 江苏省水生作物资源圃

１３ ＹＺＣＢＱ∗ 江苏省水生作物资源圃

１４ ＴＣ￣ＦＧ 安徽省安庆市桐城范镇挂镇村

１５ ＳＣ２Ｈ 安徽省六安市舒城县农业科学研究所

１６ ＪＺ￣ＸＨＤ 安徽省六安市金寨响洪甸水库

１７ ＬＡ￣ＪＺ 安徽省六安市金寨高湾村下棚组

１８ ＨＦ￣ＬＹＤＱ 安徽省合肥市庐阳区三十岗东渠村

１９ ＳＣ１Ｈ 安徽省六安市舒城县农业科学研究所

２０ ＥＳＱ１Ｈ∗ 安徽省六安市舒城县农业科学研究所

２１ ＴＣ￣ＷＣ 安徽省安庆市桐城文昌社区

２２ ＣＺ￣ＬＣＣ 安徽省池州市贵池区罗城村

２３ ＣＺ￣ＪＣ 安徽省池州市贵池区姜村

２４ ＳＣ￣ＬＪＬＺ 安徽省六安市舒城县张母桥镇刘家老庄

２５ ＬＪ￣ＭＤ１Ｈ 安徽省合肥市庐江县庐城镇马店村马咀组

２６ ＬＪ￣ＭＤ２Ｈ 安徽省合肥市庐江县庐城镇马店村马咀组

２７ ＬＪ￣ＭＤ３Ｈ 安徽省合肥市庐江县庐城镇马店村马咀组

２８ ＬＪ￣ＭＤ４Ｈ 安徽省合肥市庐江县庐城镇马店村马咀组

２９ ＬＡ￣ＳＣ 安徽省六安市舒城县河棚镇

３０ ＡＱ￣ＹＸ１Ｈ 安徽省安庆市岳西县天堂镇杨家堰

３１ ＸＣ￣ＷＸＸ 安徽省宣城市宣州区五星乡

３２ ＷＨ￣ＷＷ 安徽省芜湖市无为市泉塘镇社区焦村

３３ ＴＬ￣ＺＹ 安徽省铜陵市枞阳县横埠镇官塘村

３４ ＴＬ￣ＴＣ 安徽省安庆市铜陵市

３５ ＨＱ１Ｈ 安徽省合肥市蜀山区合肥西站

３６ ＨＱ２Ｈ 安徽省合肥市庐阳区三十岗冯大郢

３７ ＢＨ￣ＸＹ 安徽省合肥市庐江县白湖镇

３８ ＬＪ￣ＷＪＺ 安徽省合肥市庐江县柯坦镇王井村

３９ ＬＪ￣ＨＧ 安徽省合肥市庐江县庐城镇

４０ ＬＪ￣ＸＹ 安徽省合肥市庐江县庐城镇
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续表１　 Ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ１

序号 材料编号　 来源地　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　

４１ ＬＪ￣ＤＹ 安徽省合肥市庐江县庐城镇

４２ ＨＱ３Ｈ 安徽省合肥市庐阳区淝河西

４３ ＡＱ￣ＹＸ２Ｈ 安徽省安庆市姚河乡马石村

４４ ＴＬ￣ＺＴ 安徽省铜陵市周潭镇大山村

４５ ＣＨ￣ＭＳ 安徽省巢湖市坝镇姥山村

４６ ＱＪ￣ＣＪＪ 安徽省滁州市全椒县程家集

４７ ＦＴ￣ＧＪ 安徽省淮南市凤台县桂集镇后胡村

４８ ＱＪ￣ＸＧＺ 安徽省滁州市全椒县小高庄

４９ ＣＺ￣ＰＬＺ 安徽省池州市贵池区牌楼镇

５０ ＺＪ￣ＱＺ 浙江省衢州市衢江区车塘村

５１ ＢＨ￣ＺＪＹＺ 安徽省合肥市庐江县白湖镇(引种自浙江)

５２ ＣＺ￣ＷＪＳＱ 安徽省合肥市长丰县义井镇车王组(引种自常州)

５３ ＣＺ￣ＪＪＱ 安徽省合肥市长丰县义井镇车王组(常州节节芹)

５４ ＷＸ￣ＮＲ 安徽省合肥市长丰县义井镇车王组(引种自无锡)

５５ ＢＨ￣ＪＳＹＺ 安徽省合肥市庐江县白湖镇(引种自江苏)
∗表示已知的具体品种ꎮ

１.３　 ＳＳＲ 分子标记的开发

本研究所用溧阳白芹基因组序列由南京农业

大学熊爱生教授课题组提供ꎮ 用 ＴＢｔｏｏｌｓ[２８] 中的

ＳＳＲｍｉｎｅｒ 对水芹全基因组序列进行 ＳＳＲ 位点搜

索ꎮ 用 ＴＢｔｏｏｌｓ 中的插件 Ｂａｔｃｈ Ｔａｒｇｅｔ Ｒｅｇｉｏｎ Ｐｒｉｍ￣
ｅｒ Ｄｅｓｉｇｎ 进行引物的批量设计ꎬ再用 ＴＢｔｏｏｌｓ 中的

插件 Ｐｒｉｍｅｒ Ｃｈｅｃｋ 进行引物的特异性检测ꎬ最后对

特异性引物进行筛选ꎮ 随机选取 １６０ 对筛选到的

引物ꎬ引物由生工生物工程(上海)股份有限公司

合成ꎮ ＰＣＲ 扩增体系如下:１０ μＬ ２×ＰＣＲ Ｍｉｘꎬ１
μＬ 正向引物ꎬ１ μＬ 反向引物ꎬ１ μＬ 稀释的 ＤＮＡ 工

作液ꎬ７ μＬ ｄｄＨ２Ｏꎬ总体积为 ２０ μＬꎮ ＰＣＲ 反应程

序如下:９４ ℃预变性 ３ ｍｉｎꎻ９４ ℃变性 ３０ ｓꎬ５５ ℃
退火 ３０ ｓꎬ７２ ℃延伸 ６ ｓꎬ３０ 个循环ꎻ７２ ℃延伸 １０
ｍｉｎꎬ４ ℃保存ꎮ 用 ２％琼脂糖凝胶电泳对扩增产物

进行有效性验证ꎮ
１.４　 数据统计与处理

对凝胶电泳检测结果进行带型统计ꎬ根据扩增

条带的大小ꎬ从上往下读取条带ꎬ有条带的记为 １ꎬ
无条带的记为 ０ꎬ缺失条带的记为 ９ꎬ用 Ｅｘｃｅｌ ２０１９
对获得的数据进行统计分析和作图ꎮ 用 Ｐｏｗｅｒ
Ｍａｒｋｅｒ、ＧｅｎＡｌＥｘ 软件分析 ＳＳＲ 扩增数据ꎬ计算多态

性信息含量(ＰＩＣ)、次等位基因频率(ＭＡＦ)、等位基

因数(Ｎａ)、有效等位基因数(Ｎｅ)、遗传多样性系数

(ＧＤ)、期望杂合度(Ｈｅ)等数据ꎻ用 ＮＴｓｙｓ￣ｐｃ 计算供

试材料之间的遗传距离、遗传相似系数ꎬ用非加权组

平均法(ＵＰＧＭＡ)构建系统进化树ꎮ
１.５　 ＳＳＲ 指纹图谱的构建

根据扩增条带的位置ꎬ从上往下读取条带ꎬ有条

带的记为 １ꎬ无条带的记为 ０ꎬ缺失条带的记为 ９ꎬ再
根据引物多态性信息含量从大到小进行排序ꎬ用十

进制数字对材料进行编码ꎬ构建 ５５ 份水芹材料的

ＳＳＲ 指纹图谱ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 水芹基因组 ＳＳＲ 位点的鉴定与分析

在 Ｌｉｎｕｘ 服务器上对溧阳白芹的基因组数据进

行统计ꎬ发现基因组数据大小为 １􀆰 ２３ Ｇｂꎬ共有

１９９ ０３５条 Ｓｃａｆｆｏｌｄｓ (序列总长度为 １ ３２５ ６９２ ５９３
ｂｐ)ꎮ 用 ＴＢｔｏｏｌｓ 软件在溧阳白芹基因组序列中鉴定

到３２５ ６９９个 ＳＳＲ 位点ꎬ平均每 ３􀆰 ９７ ｋｂ 就有 １ 个

ＳＳＲ 位点ꎮ 统计单核苷酸、二核苷酸、三核苷酸、四
核苷酸、五核苷酸、六核苷酸重复序列的分布状况和

数量特征发现ꎬ各类型 ＳＳＲ 出现的频率依次如下:
单核苷酸为 ３３􀆰 ９４％ꎬ二核苷酸为 ５４􀆰 ６２％ꎬ三核苷

酸为 ９􀆰 ３１％ꎬ 四 核 苷 酸 为 １􀆰 ６６％ꎬ 五 核 苷 酸 为

０􀆰 １７％ꎬ六核苷酸为 ０􀆰 ２９％ꎮ 其中ꎬ二核苷酸 ＳＳＲ 重

复单元数量最多ꎬ有１７７ ８８７个(表 ２)ꎮ 另外ꎬ重复

次数为 ５ 次、６ 次、７ 次、８ 次、９ 次、１０ 次、１１ 次、１２
次、１３ 次、≥１４ 次的 ＳＳＲ 出现频率分别为 ６􀆰 ７０％、
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１６􀆰 ７１％、１０􀆰 ２７％、７􀆰 ８８％、５􀆰 ６１％、３􀆰 ８２％、２１􀆰 ８４％、 ８􀆰 ６３％、４􀆰 ７６％、１３􀆰 ７８％ꎮ

表 ２　 水芹各简单重复序列(ＳＳＲ)的类型及分布

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｙｐｅｓ ａｎｄ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔｓ (ＳＳＲ) ｉｎ Ｏｅｎａｎｔｈｅ ｊａｖａｎｉｃａ

ＳＳＲ 重复
单元

ＳＳＲ 位点数(个)

重复
５ 次

重复
６ 次

重复
７ 次

重复
８ 次

重复
９ 次

重复
１０ 次

重复
１１ 次

重复
１２ 次

重复
１３ 次

重复
≥１４ 次

ＳＳＲ 数量
(个)

出现频率
(％)

单核苷酸 ０ ０ ０ ０ ０ ０ ６３ １３１ ２２ １４１ １１ ０１３ １４ ２７４ １１０ ５５９ ３３.９４

二核苷酸 ０ ４６ ８３８ ３０ ２９６ ２４ ０１５ １７ ３９５ １１ ８８６ ７ ６２５ ５ ７０３ ４ ３１６ ２９ ８１３ １７７ ８８７ ５４.６２

三核苷酸 １７ ５２８ ６ ２７３ ２ ６３０ １ ４０９ ７０７ ４４１ ３０５ ２０３ １４０ ６９１ ３０ ３２７ ９.３１

四核苷酸 ３ ２７０ １ ０３２ ４４６ ２１２ １４３ １０４ ５３ ４７ ３１ ６１ ５ ３９９ １.６６

五核苷酸 ４２６ ８０ １８ １０ ８ ７ ０ １ ０ １ ５５１ ０.１７

六核苷酸 ６０２ １９４ ７５ ３２ １５ １５ ６ ９ ３ ２５ ９７６ ０.３０

总计 ２１ ８２６ ５４ ４１７ ３３ ４６５ ２５ ６７８ １８ ２６８ １２ ４５３ ７１ １２０ ２８ １０４ １５ ５０３ ４４ ８６５ ３２５ ６９９ １００.００

２.２　 不同类型 ＳＳＲ 重复出现的频率及分布特征

溧阳白芹基因组统计数据显示ꎬＳＳＲ 位点的重

复基序类型有 １ １１２ 种ꎮ 在考虑序列互补的情况

下ꎬＳＳＲ 重复基序类型有 ５９８ 种ꎬ其中(ＡＴ / ＡＴ) ｎ重

复基序类型最丰富ꎬ约占总 ＳＳＲ 位点数的 ３５􀆰 ７０％ꎻ
其次是 Ａ / Ｔ 重复基序ꎬ 约占总 ＳＳＲ 位 点 数 的

２９􀆰 ９８％ꎻ(ＡＣ / ＧＴ) ｎ约占总 ＳＳＲ 位点数的 １０􀆰 ２３％ꎬ
(ＡＧ / ＣＴ) ｎ约占总 ＳＳＲ 位点数的 ８􀆰 ４１％ꎬＣ / Ｇ 约占

总 ＳＳＲ 位点数的 ３􀆰 ９９％ꎬ(ＡＡＴ / ＡＴＴ) ｎ约占总 ＳＳＲ
位点数的 ３􀆰 ８０％ꎬ其他各类型 ＳＳＲ 占总 ＳＳＲ 位点数

的比例大多低于 １􀆰 ００％(表 ３)ꎮ
２.３　 ＳＳＲ 引物筛选

选择二碱基重复 １０ 次、三碱基重复 ６ 次的

ＳＳＲ 位点ꎬ用 ＴＢｔｏｏｌｓ 中的插件 Ｂａｔｃｈ Ｔａｒｇｅｔ Ｒｅｇｉｏｎ
Ｐｒｉｍｅｒ Ｄｅｓｉｇｎ 进行引物的批量设计ꎬ再用 ＴＢｔｏｏｌｓ
中的插件 Ｐｒｉｍｅｒ Ｃｈｅｃｋ 进行引物的特异性检测ꎬ最
后对特异性引物进筛选ꎬ筛选条件如下:ＰＣＲ 产物

预期大小为１００ ~ ３５０ ｂｐꎬ引物退火温度 ( Ｔｍ ) 为

５８ ~ ６１ ℃ꎬ且正向引物( Ｆ)和反向引物(Ｒ)的 Ｔｍ

相差 １ ℃ꎻ引物长度为１８ ~ ２２ ｂｐꎬ引物 ５’端最好是

Ｇ / Ｃꎬ３’端最好避免出现 Ａꎻ引物序列中的碱基重

复次数少于 ４ 次ꎬＧ / Ｃ 的单碱基重复次数少于 ３
次ꎮ 为了保证引物的特异性ꎬ用于设计引物的保

守侧翼序列与 ＳＳＲ 位点间至少间隔２０ ~ ２３ 个碱

基ꎮ 从筛选后的引物中随机选取 １６０ 对引物进行

合成ꎮ 用 ６ 份不同来源地、性状差异较大的样品

进行 ＰＣＲ 扩增ꎬ根据条带清晰、多态性丰富的原

则ꎬ最终筛选到 ３３ 对多态性 ＳＳＲ 引物(表 ４)ꎮ

表 ３　 水芹简单重复序列(ＳＳＲ)重复单元类型及出现频率

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｙｐｅｓ ａｎｄ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｏｆ ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔｓ (ＳＳＲ) ｒｅ￣
ｐｅａｔ ｕｎｉｔｓ ｉｎ Ｏｅｎａｎｔｈｅ ｊａｖａｎｉｃａ

ＳＳＲ 重复　
单元　 重复基序类型　 　 重复基序

数量(个)
出现频率

(％)
单核苷酸 Ａ / Ｔ ９７ ６１８ ２９.９８

Ｃ / Ｇ １２ ９７８ ３.９９

二核苷酸 ＡＣ / ＧＴ ３３ ３００ １０.２３

ＡＧ / ＣＴ ２７ ３９５ ８.４１

ＡＴ / ＡＴ １１６ ２２４ ３５.７０

ＣＧ / ＣＧ ４２４ ０.１３

三核苷酸 ＡＡＴ / ＡＴＴ １２ ３７２ ３.８０

ＡＧＡ / ＴＣＴ １ ２１２ ０.３６

ＡＴＡ / ＴＡＴ ５ ８３２ １.７９

ＡＴＣ / ＧＡＴ １ ０６９ ０.３３

其他 ９ ７７８ ３.００

四核苷酸 ＡＡＴＡ / ＴＡＴＴ ８６７ ０.２６

ＡＣＡＴ / ＡＴＧＴ ６３０ ０.１９

ＡＴＡＣ / ＧＴＡＴ １ ３０５ ０.４０

ＣＣＴＣ / ＧＡＧＧ １８８ ０.０６

其他 ２ ３５４ ０.７２

五核苷酸 ＡＡＣＣＣ / ＧＧＧＴＴ ６８ ０.０２

ＡＡＴＡＴ / ＡＴＡＴＴ ６３ ０.０２

ＡＣＣＣＣ / ＧＧＧＧＴ ６０ ０.０２

ＡＴＡＴＡ / ＴＡＴＡＴ ５７ ０.０２

其他 ８３４ ０.２６

六核苷酸 ＡＣＡＴＡＴ / ＡＴＡＴＧＴ ２６ ０.０１

ＡＴＡＴＡＣ / ＧＴＡＴＡＴ ５９ ０.０２

ＣＡＣＡＣＧ / ＣＧＴＧＴＧ １７ ０.０１

ＣＣＴＣＴＣ / ＧＡＧＡＧＧ ２１ ０.０１

其他 ８５１ ０.２６
单核苷酸、二核苷酸、三核苷酸、四核苷酸、五核苷酸、六核苷酸重复
基序类型数目分别为 ２ 个、４ 个、１８ 个、６１ 个、１６８ 个、３４５ 个ꎮ

９８２１邢啸林等:水芹 ＳＳＲ 分子标记开发与遗传多样性分析



表 ４　 水芹简单重复序列(ＳＳＲ)多态性引物的序列信息

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｐｒｉｍｅｒｓ ｏｆ ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔｓ (ＳＳＲ) ｉｎ ｄｒｏｐｗｏｒｔ

引物名称 重复基序 染色体编号与位点　 　 　 序列信息(５’→３’)　 　 　 　 预期扩增产物
大小 (ｂｐ)

Ｏｊ￣００５ (ＴＡ) １９ ｓｃａｆｆｏｌｄ９９６７＿４１.１(５ ４５３ ｂｐꎬ５ ４９１ ｂｐ) Ｆ:ＣＧＧＴＡＧＴＧＴＡＴＡＡＡＣＧＣＧＴＧＡ
Ｒ:ＴＣＧＴＧＴＧＴＧＧＴＧＣＧＴＴＴＴ

２７２

Ｏｊ￣０１２ (ＴＡ) ２７ ｓｃａｆｆｏｌｄ６２８７６＿２３.９(１６ ３６１ ｂｐꎬ １６ ４１５ ｂｐ) Ｆ:ＧＡＴＧＡＧＡＣＡＣＧＣＣＴＣＣＣＧ
Ｒ:ＣＧＴＡＧＴＴＣＡＧＧＣＧＡＡＡＣＣＧ

２６４

Ｏｊ￣０１３ (ＡＴ) ２５ ｓｃａｆｆｏｌｄ８２３０６＿３５.１(１ ４５４ ｂｐꎬ１ ５０４ ｂｐ) Ｆ:ＴＧＣＴＡＧＧＡＡＣＧＧＴＴＴＴＣＴＴＣＡ
Ｒ:ＣＣＣＡＡＣＧＡＡＣＡＴＧＴＧＣＧＣ

２６４

Ｏｊ￣０３１ (ＡＴ) ３７ ｓｃａｆｆｏｌｄ３２００２＿２２.３(５ １２２ ｂｐꎬ５ １９６ ｂｐ) Ｆ:ＴＧＴＴＴＧＴＣＴＣＣＧＴＡＣＣＡＡＣＴＴ
Ｒ:ＡＧＡＧＧＡＴＣＧＴＴＧＣＴＴＴＧＧＣＡ

２１７

Ｏｊ￣０３２ (ＡＴ) １０ ｓｃａｆｆｏｌｄ３７９５４＿３５.５(１０２ ５１１ ｂｐꎬ１０２ ５３１ ｂｐ) Ｆ:ＴＧＡＧＡＣＴＧＣＡＴＣＴＧＣＴＣＴＧＡ
Ｒ:ＴＧＣＣＣＡＧＧＴＣＡＡＣＣＡＡＡＣＡ

２４２

Ｏｊ￣０３９ (ＡＴ) １０ ｓｃａｆｆｏｌｄ２２５２１＿４０.０(１７ ０５８ ｂｐꎬ １７ ０７８ ｂｐ) Ｆ:ＴＣＧＧＧＡＧＧＧＡＴＡＧＡＧＡＧＡＧＴ
Ｒ:ＡＣＴＣＣＧＧＴＧＡＡＣＡＡＡＣＡＣＧＴ

２６７

Ｏｊ￣０６９ (ＡＴ) ３２ ｓｃａｆｆｏｌｄ３２７８２＿２５.４(１ ５２８ ｂｐꎬ １ ５６０ ｂｐ) Ｆ:ＧＧＴＴＡＧＧＡＣＣＧＧＴＴＧＧＡＡＡＧＴ
Ｒ:ＣＣＣＴＴＣＣＡＴＧＴＧＧＴＣＧＧＧ

１２８

Ｏｊ￣０７１ (ＡＴ) ２２ ｓｃａｆｆｏｌｄ４３５１０＿３４.８(１７ ４１１ ｂｐꎬ １７ ４３３ ｂｐ) Ｆ:ＧＧＴＧＣＡＣＡＡＣＴＧＡＡＧＧＣＣ
Ｒ:ＧＣＧＡＣＴＴＣＡＡＣＣＴＣＣＴＴＧＣ

１４３

Ｏｊ￣０７２ (ＡＴ) ３１ ｓｃａｆｆｏｌｄ６５９４＿２９.４(１５ ６６４ ｂｐꎬ １５ ７２６ ｂｐ) Ｆ:ＧＧＧＴＴＧＡＧＧＴＴＣＡＴＧＧＴＧＧＴ
Ｒ:ＧＣＣＡＣＡＡＣＡＴＧＣＴＧＣＡＧＧ

１９３

Ｏｊ￣０７７ (ＡＴ) １５ ｓｃａｆｆｏｌｄ１９０４８＿３８.６(２２ ５７５ ｂｐꎬ ２２ ６０５ ｂｐ) Ｆ:ＧＴＣＧＣＴＧＴＴＣＴＧＡＧＧＣＴＧＴ
Ｒ:ＧＡＧＣＡＧＧＴＣＴＧＧＣＴＴＴＣＧＴ

２３６

Ｏｊ￣０７８ (ＴＡ) ３０ ｓｃａｆｆｏｌｄ２０７４５＿４１.６(１７４ ６６７ ｂｐꎬ １７４ ７２７ ｂｐ) Ｆ:ＧＡＧＡＧＣＡＧＴＧＣＡＣＧＧＴＧＴ
Ｒ:ＧＧＣＣＡＣＣＡＧＧＴＴＴＣＣＧＡＴ

２２０

Ｏｊ￣０７９ (ＡＴ) １３ ｓｃａｆｆｏｌｄ２８８６１＿４０.１(２１９ ０２６ ｂｐꎬ ２１９ ０５２ ｂｐ) Ｆ:ＧＣＡＡＡＧＣＣＡＧＧＴＧＣＣＡＡＧ
Ｒ:ＣＧＧＴＧＴＧＴＡＴＣＧＧＣＧＴＧＴ

１４４

Ｏｊ￣０８０ (ＡＧ) １６ ｓｃａｆｆｏｌｄ６２７５＿３７.７(４ ５６８ ｂｐꎬ ４ ６００ ｂｐ) Ｆ:ＧＧＧＡＧＧＧＡＧＧＡＧＧＴＡＧＧＧ
Ｒ:ＧＣＡＣＧＣＣＡＧＡＡＡＣＴＧＡＧＣ

１９６

Ｏｊ￣０８１ (ＴＡ) １２ ｓｃａｆｆｏｌｄ４６００７＿３０.０(１２ ８８５ ｂｐꎬ １２ ９０９ ｂｐ) Ｆ:ＧＴＣＡＡＡＧＴＣＧＡＡＣＣＣＡＡＡＣＣＴ
Ｒ:ＣＣＧＧＧＡＴＡＡＡＧＧＡＡＡＣＡＧＣＧ

１７６

Ｏｊ￣０８４ (ＴＡ) １０ ｓｃａｆｆｏｌｄ５９９５４＿４４.０(１４ ８２６ ｂｐꎬ １４ ８４６ ｂｐ) Ｆ:ＧＣＣＴＧＧＡＧＡＧＧＴＧＴＧＣＴＣ
Ｒ:ＧＧＣＡＡＡＣＴＧＧＣＣＧＡＡＴＧＣ

１７７

Ｏｊ￣０８５ (ＡＴ) ３５ ｓｃａｆｆｏｌｄ１０００４＿２３.２(３３ ８１３ ｂｐꎬ ３３ ８８３ ｂｐ) Ｆ:ＧＣＣＴＡＡＡＣＴＣＴＧＴＣＧＧＴＧＡＧＴ
Ｒ:ＣＣＧＣＡＣＴＧＣＡＣＡＧＣＡＡＴＴ

２８０

Ｏｊ￣０９１ (ＡＣ) １０ ｓｃａｆｆｏｌｄ４０３７２＿２９.３(１５ ３５６ ｂｐꎬ １５ ３７６ ｂｐ) Ｆ:ＧＴＣＧＧＧＴＣＡＧＧＧＴＡＡＣＴＴＧＧ
Ｒ:ＣＧＧＣＧＡＧＴＴＧＧＴＧＧＴＧＡＴ

２４９

Ｏｊ￣１０１ (ＴＡ) ２０ ｓｃａｆｆｏｌｄ５３４５＿３１.４(２ ０９３ ｂｐꎬ ２ １３３ ｂｐ) Ｆ:ＴＣＣＴＴＣＧＴＣＴＣＴＧＡＡＧＴＧＧＴＣ
Ｒ:ＡＴＧＴＧＣＴＴＣＴＣＣＣＧＴＧＧＴ

１０７

Ｏｊ￣１０８ (ＡＴ) １１ ｓｃａｆｆｏｌｄ７０６８５＿４７.７(１ ０７７ ｂｐꎬ １ ０９９ ｂｐ) Ｆ:ＡＣＣＣＡＣＣＣＡＴＧＡＡＧＧＡＧＴＧ
Ｒ:ＴＧＧＴＣＡＧＴＴＴＣＧＧＣＴＧＣＴ

２１８

Ｏｊ￣１１０ (ＡＴ) ２０ ｓｃａｆｆｏｌｄ２７６５０＿２７.５(３０ ３３３ ｂｐꎬ ３０ ３７３ ｂｐ) Ｆ:ＡＣＣＣＴＧＣＡＴＣＡＴＣＡＡＴＴＣＧＧＴ
Ｒ:ＡＣＣＧＧＣＡＴＣＧＴＧＴＧＧＴＴＴ

２４４

Ｏｊ￣１１２ (ＴＡ) ３０ ｓｃａｆｆｏｌｄ２２６４＿４２.８(４７ ５９９ ｂｐꎬ ４７ ６５９ ｂｐ) Ｆ:ＴＧＴＧＴＣＴＧＧＧＴＧＴＧＡＧＡＧＴＧ
Ｒ:ＡＧＴＧＧＡＡＧＣＴＧＡＴＡＣＧＣＧＧ

２０７

Ｏｊ￣１１５ (ＣＴ) １６ ｓｃａｆｆｏｌｄ２６４２＿４２.５(１９５ ８４７ ｂｐꎬ １９５ ８７５ ｂｐ) Ｆ:ＡＧＡＣＣＣＧＧＴＴＡＧＡＡＴＣＡＡＧＧＴ
Ｒ:ＡＴＧＣＡＴＧＴＧＴＧＴＧＣＣＴＧＧ

１７１

Ｏｊ￣１１９ (ＡＣ) １８ ｓｃａｆｆｏｌｄ３３４４１＿２３.８(３１ ０６７ ｂｐꎬ ３１ １０３ ｂｐ) Ｆ:ＴＣＴＣＣＧＴＧＴＣＣＣＡＧＴＧＧＴ
Ｒ:ＡＣＧＡＡＧＡＣＧＡＡＧＡＧＴＧＡＧＧＴ

２５６

Ｏｊ￣１２０ (ＡＴ) ２７ ｓｃａｆｆｏｌｄ３５７０＿２１.０(６ ３４７ ｂｐꎬ ６ ４０１ ｂｐ) Ｆ:ＴＧＧＣＧＡＴＧＴＣＡＧＣＴＡＧＣＧ
Ｒ:ＡＧＣＴＣＣＣＡＡＧＴＣＣＣＡＣＣＴ

２６８

Ｏｊ￣１２１ (ＡＴ) １２ ｓｃａｆｆｏｌｄ２４７９７＿３３.５(１０ ２７３ ｂｐꎬ １０ ２９７ ｂｐ) Ｆ:ＡＧＧＴＧＡＴＣＣＣＡＣＴＣＣＴＣＴＣＴ
Ｒ:ＣＧＡＡＧＣＡＣＡＧＣＡＣＡＧＧＣ

１０４
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续表４　 Ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ４

引物名称 重复基序 染色体编号与位点　 　 　 序列信息(５’→３’)　 　 　 　 预期扩增产物
大小 (ｂｐ)

Ｏｊ￣１２５ (ＧＡ) １０ ｓｃａｆｆｏｌｄ１８１１８＿２４.４(２１ ０３８ ｂｐꎬ ２１ ０５８ ｂｐ) Ｆ:ＡＣＧＧＧＴＧＡＡＧＧＣＣＴＴＴＡＡＴＧＴ
Ｒ:ＣＧＡＣＣＧＧＣＡＣＴＧＣＡＡＡＴＧ

２０９

Ｏｊ￣１３１ (ＣＡ) １３ ｓｃａｆｆｏｌｄ３３７０３＿１８.５(３５ ２１５ ｂｐꎬ ３５ ２４１ ｂｐ) Ｆ:ＧＴＴＣＴＧＣＡＧＡＧＴＴＣＡＴＧＡＣＣＴ
Ｒ:ＡＧＧＧＡＧＴＴＣＣＴＣＡＴＴＧＡＡＣＣＴ

１１２

Ｏｊ￣１４０ (ＡＴ) ２８ ｓｃａｆｆｏｌｄ１３８２＿２２.７(２１ ５１３ ｂｐꎬ ２１ ５６９ ｂｐ) Ｆ:ＡＧＣＣＴＣＧＴＧＡＡＧＣＴＴＡＧＴＧＴ
Ｒ:ＧＧＣＡＣＴＡＣＣＧＧＣＡＧＡＡＡＣＴ

２５８

Ｏｊ￣１４２ (ＴＡ) １８ ｓｃａｆｆｏｌｄ５４０６１＿３８.２(８ ９３２ ｂｐꎬ ８ ９６８ ｂｐ) Ｆ:ＴＣＣＧＧＴＡＴＴＴＣＧＣＡＣＡＧＧＴ
Ｒ:ＧＴＣＣＡＣＧＧＴＡＧＴＣＡＧＧＧＣ

１２９

Ｏｊ￣１４６ (ＡＴ) １７ ｓｃａｆｆｏｌｄ２３９３８＿３７.１(２ ４３６ ｂｐꎬ ２ ４７０ ｂｐ) Ｆ:ＧＴＴＡＴＣＣＡＣＣＧＣＣＴＣＣＡＴＧＴ
Ｒ:ＴＣＴＧＣＣＣＡＣＴＴＴＧＣＡＴＣＣＴ

２４９

Ｏｊ￣１５０ (ＴＡ) ２７ ｓｃａｆｆｏｌｄ１２０１０＿２４.９(２６ ３８０ ｂｐꎬ ２６ ４３４ ｂｐ) Ｆ:ＴＧＡＣＣＣＧＡＴＣＣＴＣＡＧＣＧＴ
Ｒ:ＧＧＧＡＡＡＣＡＣＴＴＣＧＧＡＧＴＣＧＴ

２６２

Ｏｊ￣１５６ (ＴＡ) １７ ｓｃａｆｆｏｌｄ１１６４＿２３.９(９４ ９９４ ｂｐꎬ９５ ０２８ ｂｐ) Ｆ:ＴＧＣＣＧＧＴＧＡＣＴＴＴＣＧＡＧＧ
Ｒ:ＣＧＡＧＧＧＴＡＴＡＡＴＴＧＣＴＣＣＴＧＣ

２４１

Ｏｊ￣１５９ (ＡＴ) １１ ｓｃａｆｆｏｌｄ２０７２３＿３５.８(５８ ９６４ ｂｐꎬ５８ ９８６ ｂｐ) Ｆ:ＴＣＡＡＣＣＧＧＧＡＣＣＧＡＴＣＣＴ
Ｒ:ＣＣＡＣＧＡＴＣＡＡＧＣＣＡＡＣＧＧ

２４０

括号内数据为染色体的起始位点、终止位点ꎮ

２.４　 ＳＳＲ 引物多态性分析

用筛选到的 ３３ 对 ＳＳＲ 引物对 ５５ 份水芹材料进

行 ＰＣＲ 扩增ꎬ共检测出 １６４ 个等位基因ꎬ平均每对

引物扩增得到的等位基因数为 ５ 个ꎻ有效等位基因

数为１.５５６ ８~５.４３４ ０个ꎬ平均每个位点的有效等位

基因数为 ３.０５２ ３ 个ꎻ Ｓｈａｎｎｏｎ’ ｓ 指数为 ０.５９５ ４~
２.００４ ３ꎬ平均值为１.２２５ ５ꎻ多态性信息含量(ＰＩＣ)为

０.３２３ ３~０.７９１ ２ꎬ平均值为０.５４１ ８ꎬ３３ 对引物均具

有较高的多态性信息含量(ＰＩＣ>０.２５０ ０)(表 ５)ꎬ且
扩增条带清晰ꎬ图 １ 为引物 Ｏｊ￣１２５ 对 ５５ 份水芹材

料的扩增结果ꎮ 上述结果说明ꎬ本研究所用引物的

多态性较高ꎬ可用于水芹品种的鉴定和遗传多样性

分析等ꎮ

表 ５　 ３３ 对引物扩增数据的统计分析结果

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｄａｔａ ｏｆ ３３ ｐａｉｒｓ ｏｆ ｐｒｉｍｅｒｓ

ＳＳＲ￣Ｍａｒｋｅｒ 次等位基因
频率(ＭＡＦ)

等位基因数
(个)

有效等位基因
数(Ｎｅ)(个)

Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ 指数
(Ｉ 值)

观察杂合度
(Ｈｏ)

期望杂合度
(Ｈｅ)

遗传多样性
系数(ＧＤ)

多态性信息
含量(ＰＩＣ)

Ｏｊ￣００５ ０.４５２ ４ ５ ３.０１０ ２ １.２８２ ５ ０.３８１ ０.６６８ ０.６６７ ８ ０.６１１ ８

Ｏｊ￣０１２ ０.３３３ ３ ５ ３.５７０ ９ １.３７０ ０ ０.３３３ ０.７２０ ０.７２０ ０ ０.６６７ ８

Ｏｊ￣０１３ ０.４７５ ０ ６ ３.３８９ ８ １.４５９ ９ ０.９５０ ０.８３１ ０.７０５ ０ ０.６７０ ５

Ｏｊ￣０３１ ０.４１６ ７ ４ ３.０７１ １ １.２１０ ０ ０.１１１ ０.６７４ ０.６７４ ４ ０.６１２ ３

Ｏｊ￣０３２ ０.６２５ ０ ５ ２.２７２ ２ １.１０２ ４ ０.０４２ ０.５６０ ０.５５９ ９ ０.５２０ １

Ｏｊ￣０３９ ０.４２８ ６ ４ ３.０００ ０ １.１９０ ２ ０.３８１ ０.６６７ ０.６６６ ７ ０.６０３ ０

Ｏｊ￣０６９ ０.４５６ ５ ４ ２.６３８ ４ １.０７４ ０ ０.０４３ ０.６２１ ０.６２１ ０ ０.５４４ ５

Ｏｊ￣０７１ ０.７１７ ４ ４ １.６８２ ０ ０.５９５ ４ ０.１３０ ０.４０５ ０.４０５ ５ ０.３２３ ３

Ｏｊ￣０７２ ０.６４５ ８ ５ ２.１２１ ５ ０.９８９ ５ ０.２０８ ０.５２９ ０.５２８ ６ ０.４８２ ４

Ｏｊ￣０７７ ０.５００ ０ ６ ２.９６３ ６ １.２３０ ５ ０.３０４ ０.６６３ ０.６６２ ６ ０.６１４ ３

Ｏｊ￣０７８ ０.５００ ０ ４ ２.３３５ ５ ０.９２４ ２ ０.２１７ ０.５７２ ０.５７１ ８ ０.４８０ ２

Ｏｊ￣０７９ ０.６４５ ８ ４ ２.１３７ ３ ０.９９４ ２ ０.２９２ ０.５３２ ０.５３２ １ ０.４８８ ４

Ｏｊ￣０８０ ０.４３７ ５ ５ ３.３１９ ９ １.３５３ ６ ０.０４２ ０.６９９ ０.６９８ ８ ０.６５０ ９

Ｏｊ￣０８１ ０.５４１ ７ ５ ２.３６５ ５ １.０４５ ２ ０.１６７ ０.５７７ ０.５７７ ３ ０.５００ ４

Ｏｊ￣０８４ ０.５００ ０ ４ ２.７２３ ４ １.１４３ ３ ０.４５８ ０.６３３ ０.６３２ ８ ０.５７０ ３

Ｏｊ￣０８５ ０.６０８ ７ ５ ２.３８８ ３ １.１６２ ０ ０.１７４ ０.５８１ ０.５８１ ３ ０.５４４ ３
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续表５　 Ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ５

ＳＳＲ￣Ｍａｒｋｅｒ 次等位基因
频率(ＭＡＦ)

等位基因数
(个)

有效等位基因
数(Ｎｅ)(个)

Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ 指数
(Ｉ 值)

观察杂合度
(Ｈｏ)

期望杂合度
(Ｈｅ)

遗传多样性
系数(ＧＤ)

多态性信息
含量(ＰＩＣ)

Ｏｊ￣０９１ ０.７９１ ７ ４ １.５５６ ８ ０.７３１ ５ ０.０００ ０.３５８ ０.３５７ ６ ０.３３７ ９

Ｏｊ￣１０１ ０.２５０ ０ ６ ４.９４４ ２ １.６６４ ４ ０.１６７ ０.７９８ ０.７９７ ７ ０.７６６ ７

Ｏｊ￣１０８ ０.５００ ０ ４ ２.６８８ ９ １.１２３ １ ０.０００ ０.６２８ ０.６２８ １ ０.５６２ ９

Ｏｊ￣１１０ ０.４５２ ４ ６ ３.４０５ ４ １.４３９ ７ ０.７１４ ０.７０６ ０.７０６ ３ ０.６６５ ４

Ｏｊ￣１１２ ０.３３３ ３ １２ ５.１６５ ９ ２.００４ ３ ０.６６７ ０.８０６ ０.８０６ ４ ０.７８５ ３

Ｏｊ￣１１５ ０.５４１ ７ ５ ２.７６９ ２ １.２５８ ３ ０.０８３ ０.６３９ ０.６３８ ９ ０.５９６ ８

Ｏｊ￣１１９ ０.３１２ ５ ７ ４.６２６ ５ １.６６１ ２ ０.９５８ ０.７８４ ０.７８３ ９ ０.７５１ ２

Ｏｊ￣１２０ ０.５４３ ５ ４ ２.６１２ ３ １.１１８ ７ ０.０４３ ０.６１７ ０.６１７ ２ ０.５６１ ６

Ｏｊ￣１２１ ０.７５０ ０ ３ １.６８４ ２ ０.７３５ ６ ０.０００ ０.４０６ ０.４０６ ３ ０.３７０ ６

Ｏｊ￣１２５ ０.２５０ ０ ６ ４.９４４ ２ １.６６８ ７ ０.６２５ ０.７９８ ０.７９７ ７ ０.７６７ １

Ｏｊ￣１３１ ０.４５６ ５ ４ ２.９８０ ３ １.１８７ ０ ０.２１７ ０.６６４ ０.６６４ ５ ０.６０３ ２

Ｏｊ￣１４０ ０.３３３ ３ ４ ３.５６６ ６ １.３１５ ０ ０.５８３ ０.７２０ ０.７１９ ６ ０.６６６ １

Ｏｊ￣１４２ ０.４０４ ８ ４ ３.１６１ ３ １.２１９ ９ ０.１９０ ０.６８４ ０.６８３ ７ ０.６２１ ８

Ｏｊ￣１４６ ０.５００ ０ ４ ２.７７５ ９ １.１４６ ６ ０.０４２ ０.６４０ ０.６３９ ８ ０.５７９ １

Ｏｊ￣１５０ ０.３９４ ７ ５ ３.４３８ １ １.３５０ ０ ０.１０５ ０.７０９ ０.７０９ １ ０.６５７ ８

Ｏｊ￣１５６ ０.２７０ ８ ７ ５.４３４ ０ １.７９７ ７ ０.５４２ ０.８１６ ０.８１６ ０ ０.７９１ ２

Ｏｊ￣１５９ ０.６６６ ７ ４ １.９８２ ８ ０.８９５ ７ ０.０４２ ０.４９６ ０.４９５ ７ ０.４４１ ６

平均 ０.４８５ ９ ５ ３.０５２ ３ １.２２５ ５ ０.２７９ ０.６４２ ０.６０３ ３ ０.５４１ ８

Ｍ:４００ ｂｐ ＤＮＡ ｍａｒｋｅｒꎻ１~５５:５５ 份水芹材料(见表 １)ꎮ
图 １　 引物 Ｏｊ￣１２５ 对 ５５ 份水芹材料的扩增结果

Ｆｉｇ.１　 Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ５５ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ ｗａｔｅｒ ｄｒｏｐｗｏｒｔ ｂｙ ｐｒｉｍｅｒ Ｏｊ￣１２５

２.５　 水芹材料聚类分析

根据 ３３ 对引物的遗传信息数据ꎬ用软件 ＮＴＳＹＳ￣
ＰＣ 计算遗传距离系数ꎬ构建 ５５ 份水芹材料的 ＵＰＭＧＡ

聚类图ꎮ 结果(图 ２)表明ꎬ５５ 份水芹材料的遗传距离

系数为０.４２~０􀆰 ９５ꎬ当遗传距离系数为 ０􀆰 ５６ 时ꎬ５５ 份水

芹材料可聚为 ４ 组ꎮ 第Ⅰ组包括编号为 １、１８、２１、４０、４８
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等 ５０ 份材料ꎻ第Ⅱ组包括编号为 ２４、４２ 的 ２ 份材料ꎬ其
中编号为 ２４ 的材料来源于安徽省六安市ꎬ编号为 ４２ 的

材料来自安徽省合肥市ꎻ第Ⅲ组包括编号为 １５、４９ 的 ２
份材料ꎬ其中编号为 １５ 的材料来自安徽舒城县ꎬ编号

为 ４９ 的材料来自安徽省池州市ꎻ第Ⅳ组中仅聚类了 １
份材料ꎬ该材料来自安徽省安庆市ꎬ与其他水芹材料相

比ꎬ该水芹与其他水芹间的亲缘关系较远(图 ２)ꎮ 当遗

传距离系数为 ０􀆰 ６３ 时ꎬ第Ⅰ组中的 ５０ 份材料被划分为 ６
个亚群ꎬ编号为 １、２、３、６、１１、１８、７、９、１０、８、１２、１３、４、５、２１
的材料属于第Ⅰ亚类ꎬ除了编号为 １８、２１ 的材料外ꎬ其余

材料均来自江苏省水生作物资源圃ꎻ编号为 ２５、２７、２８、

３３、３４、２９、３０、５０ 等材料属于第Ⅱ亚类ꎬ其中多数材料的

来源地均为安徽省合肥市的不同区域ꎻ编号为 １４、１９、
２０、２２ 的材料属于第Ⅲ亚类ꎬ其中编号为 １９、２０ 的材料

的来源地为安徽省舒城县农业科学研究所ꎻ编号为 ２３、
１７、１６ 的材料分别属于第Ⅳ、Ⅴ、Ⅵ亚类ꎮ 综上所述ꎬ用
３３ 对引物可以将取自不同地区的水芹材料完全区分

开ꎮ 通过 ＵＰＭＧＡ 聚类图可以明确不同地区的水芹材

料与已知水芹材料间的亲缘关系ꎬ此外还可以发现ꎬ来
自相同区域的多数水芹材料被聚类在一起ꎬ表明水芹

群体中遗传差异与地理来源间的关系较为密切ꎮ

１~５５:５５ 份水芹材料(见表 １)ꎮ
图 ２　 ５５ 份水芹材料非加权组平均法(ＵＰＧＭＡ)结果

Ｆｉｇ.２　 Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ｐａｉｒ ｇｒｏｕｐ ｍｅｔｈｏｄ ｗｉｔｈ ａｒｉｔｈｍｅｔｉｃ ｍｅａｎｓ (ＵＰＧＭＡ) ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ５５ ｗａｔｅｒ ｄｒｏｐｗｏｒｔ ｓａｍｐｌｅｓ
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２.６　 ＤＮＡ 指纹图谱构建

用 ３３ 对多态性引物得到扩增结果后ꎬ从上往下

读取条带ꎬ有条带的记为 １ꎬ无条带的记为 ０ꎬ缺失条

带的记为 ９ꎬ准确读出条带数据ꎮ 通过在线工具(ｈｔ￣
ｔｐ: / / ｃｌｏｕｄ.ｇｅｎｅｐｉｏｎｅｅｒ.ｃｏｍ:９９２９)计算最小标记组

合ꎮ 结果表明ꎬ最少可用 ４ 对引物(Ｏｊ￣０８４、Ｏｊ￣１１０、
Ｏｊ￣１１２、Ｏｊ￣１５６)将 ５５ 份水芹材料完全区分开ꎬ其中

引物 Ｏｊ￣１１２ 的多态性位点数达 １２ 个ꎮ 根据上述 ４
对引物的条带数据ꎬ以十进制数字构建 ５５ 份水芹材

料的 ＤＮＡ 指纹图谱(表 ６)ꎮ

３　 讨论与结论

近年来ꎬ随着分子标记技术的发展ꎬＤＮＡ 指纹

技术在农作物品种鉴定领域的优势与潜力越发明

显[２９￣３１]ꎬ并且弥补了形态学鉴定的不足而成为品种

鉴定的重要方法ꎮ ＳＳＲ 分子标记被认为是研究植物

遗传多样性较有效的标记[３２]ꎬ在水稻[３３]、小麦[３４]、
玉米[３５]及伞形科植物如芹菜[３６]、胡萝卜[３７] 等作物

上均有应用ꎮ 中国水芹种质资源丰富ꎬ分布较广ꎬ为
了充分利用水芹种质资源ꎬ就需要对水芹种质资源

的遗传多样性进行全面分析ꎮ 本研究首次基于溧阳

白芹基因组数据挖掘 ＳＳＲ 位点ꎬ随机抽取并合成

１６０ 对引物进行筛选ꎬ利用筛选到的 ３３ 对 ＳＳＲ 引物

对 ５５ 份水芹材料进行遗传多样性分析ꎬ为水芹种质

资源遗传鉴定奠定了基础ꎮ
基于溧阳白芹基因组数据ꎬ本研究共得到 １ １１２

种类型的 ＳＳＲꎬ其中二核苷酸重复单元占比最高ꎬ达
到 ５４􀆰 ６２％ꎮ Ｆｅｎｇ 等[３８] 构建了水芹长 /短读转录

组ꎬ从 ５７ ７４３ 个非冗余高质量转录本中鉴定出

２８ ５１４个 ＳＳＲꎬ且单核苷酸重复序列是最丰富的

ＳＳＲꎮ 本研究结果则显示ꎬ二核苷酸重复序列是最

丰富的类型ꎮ 在重复单元类型中ꎬ(ＡＴ / ＡＴ) ｎ重复基

序类型最丰富ꎬ约占总 ＳＳＲ 位点数的 ３５􀆰 ７０％ꎻ其次

是 Ａ / Ｔ 重复基序ꎬ约占总 ＳＳＲ 位点数的 ２９􀆰 ９８％ꎬ说
明溧阳白芹基因组中富含 Ａ、 Ｔ 碱基ꎬ这与对苦

荞[２４]、芹菜[３９]等植物中 ＳＳＲ 基序的研究结果一致ꎮ
　 　 目前ꎬＳＳＲ 分子标记被广泛应用于种质资源亲

缘关系区分、品种鉴定及遗传多样性分析[３２]ꎬ本研

究开发的 ３３ 对多态性 ＳＳＲ 引物(ＰＩＣ>０􀆰 ２５０ ０)可
用于 ５５ 份水芹材料的遗传多样性分析ꎬ且本研究共

检测出１６４个等位基因ꎬ遗传距离系数为０􀆰 ４２~０􀆰 ９５ꎬ
平均遗传距离系数为 ０􀆰 ６８ꎮ 由 ＵＰＧＭＡ 聚类分析结

表 ６　 ５５ 份水芹材料的指纹图谱

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｓ ｏｆ ５５ ｗａｔｅｒ ｄｒｏｐｗｏｒｔ ｓａｍｐｌｅｓ

序号 材料编号　 　 指纹图谱

１ ＳＱ００８ ００１００００００１００１０００００１０１００００１
２ ＳＱ００９ ０００１０００００１００１０００００１０１０００１１
３ ＳＱ０１２ ００１０００００１０００１０００００１０１０００１１
４ ＳＱ０１４ ００１００１００００００１０００００１０１００００１
５ ＳＱ０１５ ００１０１００００００１００００００１０１００００１
６ ＳＱ０１９ ００１０００００１０００１０００００１０１００１０１
７ ＳＱ０２０ ００１００００１０００１００００１０１０００００１０
８ ＳＱ０２１ ００１００００１００００１０００１０１０００００１０
９ ＳＱ０２２ ００１０００１００００１００００１０１０００００１０

１０ ＳＱ０２４ ００１００１０００００１００００１０１０００００１０
１１ ＳＱ０２６ ０１００００００１０００１０００００１０１００１０１
１２ ＦＱ１Ｈ ０１０００００００００１００００００１０００００１０
１３ ＹＺＣＢＱ ０１００００００００００１０００００１０００００１０
１４ ＴＣ￣ＦＧ ００１０００００００００１０００９９９９９９１００１
１５ ＳＣ２Ｈ ００１０００００００００１０００１０００００００１１
１６ ＪＺ￣ＸＨＤ ０１０００００００１００１００００１００００００１０
１７ ＬＡ￣ＪＺ ００１００００００００１００００１０１００００１１０
１８ ＨＦ￣ＬＹＤＱ １１０００００１００００１０００００１１０００１１０
１９ ＳＣ１Ｈ ００１００００００００１００００９９９９９９１００１
２０ ＥＱ１Ｈ ００１０００００００１０００００１０００００１００１
２１ ＴＣ￣ＷＣ ０００１００１０００００１０００００１０１００１００
２２ ＣＺ￣ＬＣＣ ００１００００００００１０１００００１１００００１０
２３ ＣＺ￣ＪＣ ００１００００００００００００１０００００１００１１
２４ ＳＣ￣ＬＪＬＺ ０１０００００００００１００１０９９９９９９００１０
２５ ＬＪ￣ＭＤ１Ｈ ００１０００１０００００１０００００１０００００１０
２６ ＬＪ￣ＭＤ２Ｈ ００１０００００００１００００００１００００１００１
２７ ＬＪ￣ＭＤ３Ｈ ０１１００００１００００１０００００１０００００１０
２８ ＬＪ￣ＭＤ４Ｈ １１０００００００１００１０００００１０００１０００
２９ ＬＡ￣ＳＣ ０１００００００００００１００００００１０００１１０
３０ ＡＱ￣ＹＸ１Ｈ ０１０００１０００００１０００００００００１１０１０
３１ ＸＣ￣ＷＸＸ ０００１０００１００００１００００００１０００１００
３２ ＷＨ￣ＷＷ ００１０００００１０００１０００００１０００１０００
３３ ＴＬ￣ＺＹ ０１００００００１０００１０００１０００１０１１００
３４ ＴＬ￣ＴＣ ０１００００１０１０００００００００１０１０１１００
３５ ＨＱ１Ｈ ０１００００１０００１０００００００００１００１０１
３６ ＨＱ２Ｈ ００１０００００１００００００００００１００１０００
３７ ＢＨ￣ＸＹ ００１０００００１００１０００００００１１００１００
３８ ＬＪ￣ＷＪＺ ０００１０００１００１００００００００１００００１０
３９ ＬＪ￣ＨＧ ００１００００００１０００００００１１０００１００１
４０ ＬＪ￣ＸＹ ００１０１００１００００００００００１０１０００１０
４１ ＬＪ￣ＤＹ ００１１０００１０００００００００１００００１０００
４２ ＨＱ３Ｈ ０００１０００００００１００００９９９９９９００１１
４３ ＡＱ￣ＹＸ２Ｈ ９９９９９９９９９９９９９９９９９９９９９９９９９９
４４ ＴＬ￣ＺＴ ０００１０００００００１００００１０００００１００１
４５ ＣＨ￣ＭＳ １０１００００１０００１００００００１００００１００
４６ ＱＪ￣ＣＪＪ １０１０００１０１００００００００００１０００１１０
４７ ＦＴ￣ＧＪ １０１００１０１０００００００００００１０００１１０
４８ ＱＪ￣ＸＧＺ １００１００１００００１０００００００１０００１１０
４９ ＣＺ￣ＰＬＺ １０００００００１００００００００００１０００１００
５０ ＺＪ￣ＱＺ ０１００００００１０００１０００００００１０１０００
５１ ＢＨ￣ＺＪＹＺ ００１０００００００１００００００１０１００１００１
５２ ＣＺ￣ＷＪＳＱ ００１０００００００１００００００１０１００１００１
５３ ＣＺ￣ＪＪＱ ００１００００００００１０００００１０１００１００１
５４ ＷＸ￣ＮＲ ０００１００００１０００１０００００１０００１０１０
５５ ＢＨ￣ＪＳＹＺ ０１１０００００１０００１０００００１０００１０００
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果可知ꎬ当遗传距离系数为 ０􀆰 ５６ 时ꎬ５５ 份水芹材料

可聚为Ⅳ组ꎬ其中Ⅰ组有 ５０ 份材料ꎬ且 ６ 份属于已

知水芹材料ꎬ说明第Ⅰ组 ５０ 份水芹材料间的亲缘关

系较近ꎻ位于第Ⅱ组的 ２４ 号(舒城县张母桥镇)和

４２ 号(合肥市庐阳区淝河西)以及第Ⅲ组的 １５ 号

(舒城县农业科学研究所)和 ４９ 号(池州市牌楼镇)
水芹材料之间的亲缘关系较近ꎻ遗传差异最大的是

位于第Ⅳ组来自安庆市的水芹材料ꎮ 对聚类结果进

一步分析可知ꎬ本研究所用水芹材料的遗传背景较

为单一ꎬ多数来源于相同区域的材料被聚集在一起ꎬ
可能由于地区之间引种频繁ꎬ基因交流密切ꎬ导致水

芹的遗传多样性降低ꎮ 因此ꎬ为了改善水芹遗传背

景的狭隘性ꎬ应该开发更多分子标记ꎬ对水芹种质资

源进行鉴定与保护ꎬ并加大种质创新、品种改良的力

度ꎮ
中国水芹资源分布较广ꎬ品种差异较大ꎮ 水芹

主要是按地域命名ꎬ由于各地间相互引种ꎬ导致水芹

同种异名和同名异种的现象普遍存在ꎮ 目前ꎬ有关

水芹种质资源的研究相对较少ꎬ赵书花[１９] 利用

ＲＡＰＤ 标记对 ２０ 份水芹材料进行了聚类分析ꎬ认为

地理因素对水芹品种的影响很大ꎬ但是也有来自不

同地区水芹材料间的遗传距离相近ꎬ这与本研究

ＵＰＧＭＡ 聚类分析结果一致ꎮ 本研究以最少的 ４ 对

引物(Ｏｊ￣０８４、Ｏｊ￣１１０、Ｏｊ￣１１２、Ｏｊ￣１５６)将 ５５ 份水芹

材料完全区分开ꎬ并根据这 ４ 对引物的条带数据ꎬ用
十进制数字构建了 ５５ 份水芹材料的 ＤＮＡ 指纹图

谱ꎮ
综上所述ꎬ本研究利用水芹全基因组开发了 ３３

对高多态性 ＳＳＲ 分子标记ꎬ并用这些标记成功鉴定

６ 份已知水芹材料和 ４９ 份来自不同地区的自然水

芹材料ꎬ并对 ５５ 份水芹材料进行遗传多样性分析和

ＤＮＡ 指纹图谱构建ꎮ 但是ꎬ水芹种质资源丰富ꎬ品
种间的形态差异较大ꎬ加上各地的相互引种ꎬ使得水

芹品种的命名比较混乱ꎬ还需要进一步对其遗传多

样性进行分析ꎬ相关工作对于水芹种质资源的鉴定

保护、利用和创新具有十分重要的意义ꎬ也可为水芹

的分子育种提供重要理论参考ꎮ
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