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摘要： 采用 ＩＳＳＲ 标记对中华猕猴桃（Ａｃｔｉｎｉｄｉａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ Ｐｌａｎｃｈ．）、美味猕猴桃〔Ａ． ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ｖａｒ． ｄｅｌｉｃｉｏｓａ （Ａ． Ｃｈｅｖ．）
Ａ． Ｃｈｅｖ．〕、软枣猕猴桃〔Ａ． ａｒｇｕｔａ （Ｓｉｅｂ． ｅｔ Ｚｕｃｃ．） Ｐｌａｎｃｈ． ｅｘ Ｍｉｑ．〕和毛花猕猴桃（Ａ． ｅｒｉａｎｔｈａ Ｂｅｎｔｈ．）的 ３２ 个样本进

行了遗传多样性分析，并以 ＩＳＳＲ 标记为基础构建了 ＤＮＡ 指纹图谱。 结果表明：筛选的 １０ 个多态性高且条带清晰

的引物共扩增出 ２００ 个条带（位点），其中，多态性位点 １９５ 个，多态性位点百分率（ＰＰＬ）达 ９７􀆰 ５０％；各引物的多态

性信息含量（ＰＩＣ）以及供试样本的观测等位基因数（Ｎａ）、有效等位基因数（Ｎｅ）、Ｎｅｉ’ ｓ 基因多样性指数（Ｈ）和

Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ 多样性指数（ Ｉ）的总均值分别为 ０􀆰 ９０８ ０、１􀆰 ９８０ ０、１􀆰 ３５６ ９、０􀆰 ２２５ ５ 和 ０􀆰 ３６１ ３，４ 个猕猴桃种间的遗传分

化系数（Ｇｓｔ）为 ０􀆰 ４１４ ６，基因流（Ｎｍ）为 ０􀆰 ７０５ ９，且 ３２ 个样本间的 Ｎａ、Ｎｅ、Ｈ 和 Ｉ 值差异极显著（Ｐ＜０􀆰 ００１）。 供试

３２ 个样本间的遗传相似系数（ＧＳ）为 ０􀆰 ５６５ ０～０􀆰 ９６５ ０，平均值为 ０􀆰 ７１６ ４；基于 ＧＳ 值进行 ＵＰＧＭＡ 聚类分析，在 ＧＳ
值为 ０􀆰 ７６ 处将 ３２ 个样本分为 ４ 组，基本对应供试的 ４ 个猕猴桃种类，其中，第Ⅰ组的大多数样本属于美味猕猴桃

品种，第Ⅱ组的样本均属于中华猕猴桃品种，第Ⅲ组的样本属于毛花猕猴桃品种，第Ⅳ组的样本均属于软枣猕猴桃

品种。 分子方差分析结果表明：４ 个猕猴桃的种间变异占总变异的 ４０􀆰 ８４％，种内变异占总变异的 ５９􀆰 １６％。 研究结

果表明：供试的猕猴桃品种间遗传分化程度较高，基因交流频率较低，且总遗传变异的近 ６０％存在于种内，说明供

试的猕猴桃品种具有较丰富的遗传多样性。 另外，根据 １０ 个 ＩＳＳＲ 引物的扩增结果，筛选出引物 ＵＢＣ８１８、ＵＢＣ８２４、
ＵＢＣ８５４ 和 ＵＢＣ８９５ 扩增的 １５ 个多态性位点构建的 ＤＮＡ 指纹图谱可用于供试 ３２ 个猕猴桃样本的鉴定。
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Ｃｈｅｖ．） Ａ． Ｃｈｅｖ．， Ａ． ａｒｇｕｔａ （Ｓｉｅｂ． ｅｔ Ｚｕｃｃ．） Ｐｌａｎｃｈ． ｅｘ Ｍｉｑ． ａｎｄ Ａ． ｅｒｉａｎｔｈａ Ｂｅｎｔｈ． ｗｅｒｅ ａｎａｌｙｚｅｄ ｂｙ
ｕｓｉｎｇ ＩＳＳＲ ｍａｒｋｅｒ， ａｎｄ ＤＮＡ ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｉｎｇ ｗａｓ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＩＳＳＲ ｍａｒｋｅｒ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗ ｔｈａｔ
２００ ｂａｎｄｓ （ｌｏｃｉ） ａｒｅ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｂｙ １０ ｐｒｉｍｅｒｓ ｓｃｒｅｅｎｅｄ ｗｉｔｈ ｈｉｇｈ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ａｎｄ ｃｌｅａｒ ｂａｎｄ， ｉｎ ｗｈｉｃｈ，
ｔｈｅｒｅ ａｒｅ １９５ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｌｏｃｉ ｗｉｔｈ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｌｏｃｉ （ ＰＰＬ） ｏｆ ９７􀆰 ５０％． Ｔｈｅ ｏｖｅｒａｌｌ
ａｖｅｒａｇｅｓ ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔ （ＰＩＣ） ｏｆ ｅａｃｈ ｐｒｉｍｅｒ， ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ （Ｎａ），
ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ （Ｎｅ）， Ｎｅｉ’ｓ ｇｅｎｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ （Ｈ） ａｎｄ Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ （ Ｉ） ｏｆ
ｓａｍｐｌｅｓ ｔｅｓｔｅｄ ａｒｅ ０􀆰 ９０８ ０， １􀆰 ９８０ ０， １􀆰 ３５６ ９， ０􀆰 ２２５ ５ ａｎｄ ０􀆰 ３６１ ３， ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ􀆰 Ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ
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ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ （Ｇｓｔ） ａｎｄ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ （Ｎｍ） ｏｆ ｆｏｕｒ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ Ａｃｔｉｎｉｄｉａ Ｌｉｎｄｌ． ａｒｅ ０􀆰 ４１４ ６ ａｎｄ
０􀆰 ７０５ ９， ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ． Ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ Ｎａ， Ｎｅ， Ｈ ａｎｄ Ｉ ｖａｌｕｅｓ ａｍｏｎｇ ３２ ｓａｍｐｌｅｓ ａｒｅ ｅｘｔｒｅｍｅｌｙ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ （Ｐ＜０􀆰 ００１）． Ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ （ＧＳ） ａｍｏｎｇ ３２ ｓａｍｐｌｅｓ ｔｅｓｔｅｄ ｉｓ ０􀆰 ５６５ ０－
０􀆰 ９６５ ０ ｗｉｔｈ ａｖｅｒａｇｅ ｏｆ ０􀆰 ７１６ ４􀆰 ＵＰＧＭＡ ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｓ ｃａｒｒｉｅｄ ｏｕｔ ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ＧＳ ｖａｌｕｅ， ａｎｄ ３２
ｓａｍｐｌｅｓ ａｒｅ ｄｉｖｉｄｅｄ ｉｎｔｏ ｆｏｕｒ ｇｒｏｕｐｓ ａｔ ＧＳ ｖａｌｕｅ ｏｆ ０􀆰 ７６， ｗｈｉｃｈ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄ ｔｏ ｔｈｅ ｆｏｕｒ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ
Ａｃｔｉｎｉｄｉａ ｔｅｓｔｅｄ． Ａｍｏｎｇ ｔｈｅｍ， ｍｏｓｔ ｏｆ ｓａｍｐｌｅｓ ｉｎ ｇｒｏｕｐ Ⅰ ｂｅｌｏｎｇ ｔｏ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｏｆ Ａ． ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ｖａｒ．
ｄｅｌｉｃｉｏｓａ， ｓａｍｐｌｅｓ ｉｎ ｇｒｏｕｐ Ⅱ ｂｅｌｏｎｇ ｔｏ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｏｆ Ａ． ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ， ｓａｍｐｌｅ ｉｎ ｇｒｏｕｐ Ⅲ ｂｅｌｏｎｇｓ ｔｏ ｃｕｌｔｉｖａｒ
ｏｆ Ａ． ｅｒｉａｎｔｈａ， ａｎｄ ｓａｍｐｌｅｓ ｉｎ ｇｒｏｕｐ Ⅳ ｂｅｌｏｎｇ ｔｏ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｏｆ Ａ． ａｒｇｕｔａ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｖａｒｉａｎｃｅ
ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗ ｔｈａｔ ｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｅｓ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｆｏｕｒ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ Ａｃｔｉｎｉｄｉａ ａｃｃｏｕｎｔｓ ｆｏｒ ４０􀆰 ８４％ ｏｆ ｔｈｅ ｔｏｔａｌ
ｖａｒｉａｔｉｏｎ， ｗｈｉｌｅ ｉｎｔｒａｓｐｅｃｉｅｓ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ａｃｃｏｕｎｔｓ ｆｏｒ ５９􀆰 １６％ ｏｆ ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ｖａｒｉａｔｉｏｎ． Ｉｔ ｉｓ ｓｕｇｇｅｓｔｅｄ ｔｈａｔ
ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｏｆ Ａｃｔｉｎｉｄｉａ ｓｐｐ． ｔｅｓｔｅｄ ｈａｖｅ ｈｉｇｈ ｄｅｇｒｅｅ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ａｎｄ ｌｏｗ ｇｅｎｅ ｅｘｃｈａｎｇｅ
ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ， ａｎｄ ｎｅａｒｌｙ ６０％ ｏｆ ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ｇｅｎｅｔｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｉｓ ｅｘｉｓｔｅｄ ｉｎ ｓｐｅｃｉｅｓ， ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｔｈａｔ ｔｈｅｒｅ ｉｓ
ａｂｕｎｄａｎｔ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｏｆ Ａｃｔｉｎｉｄｉａ ｓｐｐ． ｔｅｓｔｅｄ． Ｉｎ ａｄｄｉｔｉｏｎ， １５ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｌｏｃｉ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ
ｂｙ ｐｒｉｍｅｒｓ ＵＢＣ８１８， ＵＢＣ８２４， ＵＢＣ８５４ ａｎｄ ＵＢＣ８９５ ａｒｅ ｓｃｒｅｅｎｅｄ ｂａｓｅｄ ｏｎ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ｔｅｎ
ＩＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓ， ａｎｄ ＤＮＡ ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｉｎｇ ｉｓ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ， ｗｈｉｃｈ ｃａｎ ｂｅ ｕｓｅｄ ｔｏ ｉｄｅｎｔｉｆｙ ３２ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ
Ａｃｔｉｎｉｄｉａ ｓｐｐ． ｔｅｓｔｅｄ．

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ： Ａｃｔｉｎｉｄｉａ ｓｐｐ．； ＩＳＳＲ ｍａｒｋｅｒ； ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ； ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ； ＤＮＡ ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｉｎｇ

　 　 猕猴桃属（Ａｃｔｉｎｉｄｉａ Ｌｉｎｄｌ．）植物为多年生藤本，
雌雄异株；现有 ５４ 种 ２１ 变种［１］，绝大部分为中国特

有种类，故亦称为中国半特有属［２］。 该属部分种类

的果实为知名水果，在中国的种植面积和市场需求不

断扩大，其中，中华猕猴桃（Ａ􀆰 ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ Ｐｌａｎｃｈ．）和美

味猕猴桃 〔 Ａ． ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ｖａｒ． ｄｅｌｉｃｉｏｓａ （Ａ． Ｃｈｅｖ．） Ａ．
Ｃｈｅｖ．〕种植最为广泛，软枣猕猴桃〔Ａ． ａｒｇｕｔａ （ Ｓｉｅｂ．
ｅｔ Ｚｕｃｃ．） Ｐｌａｎｃｈ． ｅｘ Ｍｉｑ．〕在部分地区也已开始商业

栽培。 在猕猴桃种植业发展过程中，人们已经根据不

同的需求培育出大量的栽培品种，特别是近年来随着

猕猴桃产业的快速发展，异地间的品种交换日趋频

繁，导致猕猴桃品种混杂［３］，存在“同名异物”或“同
物异名”的现象，不利于猕猴桃品种的推广应用和鉴

定，因此，有必要对不同猕猴桃品种的遗传特性进行

深入研究。
ＩＳＳＲ（ ｉｎｔｅｒ⁃ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔ） 分子标记技

术［４］具有引物通用性强、利用率高、操作简便和重复

性强等优点，在植物的遗传多样性、系统进化、ＤＮＡ
指纹图谱及核心种质构建等方面已得到广泛的应

用［５－９］，目前，ＩＳＳＲ 标记已成功应用于猕猴桃种质资

源研究［１０－１１］。 为明晰国产猕猴桃品种的起源，探寻

准确区分猕猴桃品种遗传特性的方法，作者借鉴前人

的研究结果，以国产 ３２ 个猕猴桃样本（包括 ５ 个品种

的雄株）为研究对象，利用 ＩＳＳＲ 标记进行遗传多样性

和亲缘关系分析，并在此基础上构建 ＤＮＡ 指纹图谱，
以期为猕猴桃种质资源的保护利用和新品种选育等

提供科学依据。

１　 材料和方法

１􀆰 １　 材料

供试材料均来源于中国农业科学院郑州果树研

究所猕猴桃选种圃（地理坐标为东经 １１３°４２′３６″、北
纬 ３４°４２′３６″），共 ４ 种 ３２ 个样本（包括 ２７ 个品种的

雌株和 ５ 个品种的雄株），分别为美味猕猴桃品种

‘徐香’（‘Ｘｕｘｉａｎｇ’）、‘金魁’ （‘ Ｊｉｎｋｕｉ’）、‘金魁’雄

株、‘皖翠’（‘Ｗａｎｃｕｉ’）、‘金硕’ （‘Ｊｉｎｓｈｕｏ’）、‘中猕

２ 号’（‘Ｚｈｏｎｇｍｉ ２’）、‘海艳’ （‘Ｈａｉｙａｎ’）、‘米良 １
号’（‘Ｍｉｌｉａｎｇ １’）、‘海沃德’ （‘Ｈａｙｗａｒｄ’）和‘布鲁

诺’（‘Ｂｒｕｎｏ’）；中华猕猴桃品种‘翠玉’（‘Ｃｕｉｙｕ’）、
‘红阳’ （‘Ｈｏｎｇｙａｎｇ’）、‘黄阳’ （‘Ｈｕａｎｇｙａｎｇ’）、‘黄
阳 ’ 雄 株、 ‘ 晚 红 ’ （‘ Ｗａｎｈｏｎｇ ’）、 ‘ 楚 红 ’
（‘ Ｃｈｕｈｏｎｇ ’）、 ‘ 早 金 ’ （‘ Ｈｏｒｔ１６Ａ ’）、 ‘ 金 艳 ’
（‘Ｊｉｎｙａｎ’）、 ‘琼浆’ （‘ Ｑｉｏｎｇｊｉａｎｇ’）、 ‘豫皇 １ 号’
（‘Ｙｕｈｕａｎｇ １’）和‘湘吉红’（‘Ｘｉａｎｇｊｉｈｏｎｇ’）；软枣猕

猴桃品种‘红宝石星’（‘Ｒｕｂｙ ｓｔａｒ’）、‘红宝石星’雄
株、‘软红’（‘Ｒｕａｎｈｏｎｇ’）、‘红贝’（‘Ｈｏｎｇｂｅｉ’）、‘红
贝’雄株、‘华红 １ 号’ （‘Ｈｕａｈｏｎｇ １’）、‘华红 ２ 号’
（‘Ｈｕａｈｏｎｇ ２’）、‘魁绿’ （‘Ｋｕｉｌü’） 和 ‘桓优 １ 号’
（‘Ｈｕａｎｙｏｕ １’）；毛花猕猴桃（Ａ． ｅｒｉａｎｔｈａ Ｂｅｎｔｈ．）品

种‘华特’（‘Ｈｕａｔｅ’）和‘华特’雄株。 所有供试植株

株龄均为 ７ ａ，每个样本随机选取 ３ 株，每株采集 ２ 枚

健康的幼叶，置于－８０ ℃超低温冰箱中保存、备用。
主要仪器：Ｂｉｏｆｕｇｅ Ｐｒｉｍｏ Ｒ 型冷冻离心机（美国

０２
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Ｔｈｅｒｍｏ Ｆｉｓｈｅｒ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ 公司）、ＰＴＣ－２００ 型 ＰＣＲ 仪

（美国 Ｂｉｏ－Ｒａｄ 公司）、ＮａｎｏＤｒｏｐ １０００ 紫外分光光度

计（美国 Ｔｈｅｒｍｏ Ｆｉｓｈｅｒ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ 公司）和 Ｇ：ＢＯＸ－ＨＲ
凝胶成像系统（美国 Ｓｙｎｇｅｎｅ 公司）。 主要试剂 ２ ×
Ｔａｑ ＭａｓｔｅｒＭｉｘ （含 Ｔａｑ ＤＮＡ 聚合酶、 ２ × Ｔａｑ ＰＣＲ
ｂｕｆｆｅｒ、３ ｍｍｏｌ · Ｌ－１ ＭｇＣｌ２ 和 ４００ μｍｏｌ · Ｌ－１ ｄＮＴＰ
Ｍｉｘ）和ＤＬ２０００ ＤＮＡ Ｍａｒｋｅｒ 均购自北京康为世纪生

物科技有限公司；ＩＳＳＲ 引物参照加拿大哥伦比亚大

学（ＵＢＣ）公布的序列，由金唯智生物科技（北京）有
限公司合成。
１􀆰 ２　 方法

１􀆰 ２􀆰 １　 基因组 ＤＮＡ 提取　 每个样本取 ３ 枚幼叶，混
合，采用改良 ＣＴＡＢ 法［１２］提取基因组 ＤＮＡ，并用质量

体积分数 ０􀆰 ８％琼脂糖凝胶电泳和 ＮａｎｏＤｒｏｐ １０００ 紫

外分光光度计检测其质量和浓度。 用 ＴＥ 缓冲液将

ＤＮＡ 稀释至 ２０ ｎｇ·μＬ－１，于－２０ ℃保存、备用。
１􀆰 ２􀆰 ２　 ＩＳＳＲ－ＰＣＲ 扩增　 选用 ４０ 个 ＩＳＳＲ 引物进行

扩增反应。 反应体系总体积 １０􀆰 ０ μＬ，包含 ０􀆰 ４ μＬ
ＤＮＡ、１􀆰 ０ μＬ 引物、５􀆰 ０ μＬ ２×Ｔａｑ ＭａｓｔｅｒＭｉｘ 和 ３􀆰 ６
μＬ ＲＮａｓｅ － Ｆｒｅｅ ｗａｔｅｒ。 扩增程序为：９４ ℃ 预变性

５ ｍｉｎ；９４ ℃变性 １ ｍｉｎ、退火 １ ｍｉｎ（退火温度依引物

而定）、７２ ℃延伸 １􀆰 ５ ｍｉｎ，循环 ４０ 次；最后于 ７２ ℃
延伸 １０ ｍｉｎ。 扩增产物于 ４ ℃保存，并用质量体积分

数 １􀆰 ５％琼脂糖凝胶电泳分离。
１􀆰 ３　 数据统计及分析

对上述 ４０ 个 ＩＳＳＲ 引物的扩增条带进行比较，从

中筛选出 １０ 个多态性高且条带清晰的引物，并对各

引物的扩增条带进行统计分析，有条带记为“１”、无
条带记为“ ０”，并据此构建 “ １” 和 “ ０” 矩阵。 利用

ＰＯＰＧＥＮＥ １􀆰 ３２ 软件进行 ３２ 个猕猴桃样本的遗传多

样性参数分析，计算多态性位点百分率（ＰＰＬ）、观测

等位基因数（Ｎａ）、有效等位基因数（Ｎｅ）、Ｎｅｉ’ ｓ 基因

多样性指数（Ｈ）、Ｓｈａｎｎｏｎ’ ｓ 多样性指数（ Ｉ）、基因流

（Ｎｍ）和遗传分化系数（Ｇｓｔ）以及遗传相似系数（ＧＳ）
和遗传距离（ＧＤ），并利用 ＳＰＳＳ １７􀆰 ０ 软件对 Ｎａ、Ｎｅ、
Ｈ 和 Ｉ 值进行非参数 Ｋｒｕｓｋａｌ Ｗａｌｌｉｓ Ｔｅｓｔ 独立样本检

验。 采用 ＧｅｎＡＬＥｘ ６􀆰 ５ 软件进行分子方差分析

（ＡＭＯＶＡ）。 参照黄秀等［１３］ 的方法计算各引物的多

态性信息含量（ＰＩＣ），采用 ＮＴＳＹＳ－ｐｃ ２􀆰 ０ 软件构建

ＵＰＧＭＡ 聚类图；同时，参照张林等［１４］ 的方法构建 ３２
个猕猴桃样本的 ＤＮＡ 指纹图谱，并采用 Ｇ：ＢＯＸ－ＨＲ
凝胶成像系统中的 Ｇｅｎｅｔｏｏｌ 软件计算各条带的片段

长度。

２　 结果和分析

２􀆰 １　 ＩＳＳＲ 扩增结果及遗传多样性分析

采用 １０ 个多态性高且条带清晰的引物对 ３２ 个

猕猴桃样本进行 ＩＳＳＲ 分析，扩增结果见表 １。 由表 １
可以看出：１０ 个引物共扩增出 ２００ 个条带（位点），其
中，多态性位点有 １９５ 个，多态性位点百分率（ＰＰＬ）
为 ９７􀆰 ５０％， 表明这些引物具有较高的多态性。 １０ 个

表 １　 基于 １０ 个 ＩＳＳＲ 引物对 ２７ 个猕猴桃品种 ３２ 个样本的遗传多样性分析１）

Ｔａｂｌｅ １　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ３２ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ ２７ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｏｆ Ａｃｔｉｎｉｄｉａ ｓｐｐ􀆰 ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｅｎ ＩＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓ１）

引物编号
Ｐｒｉｍｅｒ ｃｏｄｅ

引物序列（５′→３′）
Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ （５′→３′） ｔ ／ ℃ Ｎ ＮＰ ＰＰＬ ／ ％ ＰＩＣ Ｎａ Ｎｅ Ｈ Ｉ

ＵＢＣ８１５ ＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＧ ５２􀆰 ４ ２１ ２１ １００􀆰 ００ ０􀆰 ９１４ ０ ２􀆰 ０００ ０ １􀆰 ３５９ ２ ０􀆰 ２３０ ４ ０􀆰 ３７４ ０
ＵＢＣ８１８ ＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＧ ５２􀆰 ４ ２１ ２１ １００􀆰 ００ ０􀆰 ９１４ ５ ２􀆰 ０００ ０ １􀆰 ３９１ ２ ０􀆰 ２３４ ４ ０􀆰 ３６８ ７
ＵＢＣ８２０ ＧＴＧＴＧＴＧＴＧＴＧＴＧＴＧＴＣ ５２􀆰 ４ １４ １３ ９２􀆰 ８６ ０􀆰 ８８６ ７ ２􀆰 ０００ ０ １􀆰 ４３１ ６ ０􀆰 ２６０ ５ ０􀆰 ４０５ ７
ＵＢＣ８２４ ＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＧ ５２􀆰 ４ ２０ ２０ １００􀆰 ００ ０􀆰 ９１９ ３ ２􀆰 ０００ ０ １􀆰 ３６９ １ ０􀆰 ２３９ ６ ０􀆰 ３８４ １
ＵＢＣ８３５（１） ＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＣＣ ５３􀆰 ８ ２０ １９ ９５􀆰 ００ ０􀆰 ９１９ ７ １􀆰 ９５０ ０ １􀆰 ３８９ ６ ０􀆰 ２４８ ６ ０􀆰 ３９３ ０
ＵＢＣ８３５（２） ＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＴＣ ５６􀆰 １ ２７ ２７ １００􀆰 ００ ０􀆰 ９２６ ９ ２􀆰 ０００ ０ １􀆰 ３５０ ４ ０􀆰 ２１６ ４ ０􀆰 ３４６ ９
ＵＢＣ８４０ ＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＴＴ ５１􀆰 ６ １５ １４ ９３􀆰 ３３ ０􀆰 ８９７ ０ １􀆰 ９３３ ３ １􀆰 ４９０ ２ ０􀆰 ２８９ １ ０􀆰 ４４０ １
ＵＢＣ８４１ ＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＣＣ ５３􀆰 ８ ２２ ２１ ９５􀆰 ４５ ０􀆰 ９２０ １ １􀆰 ９５４ ５ １􀆰 ３８４ ５ ０􀆰 ２３９ ４ ０􀆰 ３７７ ８
ＵＢＣ８５４ ＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＡＧ ５３􀆰 ８ ２０ ２０ １００􀆰 ００ ０􀆰 ９１２ ５ ２􀆰 ０００ ０ １􀆰 ３０５ ３ ０􀆰 ２０５ １ ０􀆰 ３３６ ４
ＵＢＣ８９５ ＡＧＡＧＴＴＧＧＴＡＧＣＴＣＴＴＧＡＴＣ ５６􀆰 ４ ２０ １９ ９５􀆰 ００ ０􀆰 ８６９ ２ １􀆰 ９５０ ０ １􀆰 １５１ ６ ０􀆰 １１８ ７ ０􀆰 ２２１ ８

总计 Ｔｏｔａｌ ２００ １９５
总均值 Ｏｖｅｒａｌｌ ａｖｅｒａｇｅ ２０􀆰 ０ １９􀆰 ５ ９７􀆰 ５０ ０􀆰 ９０８ ０ １􀆰 ９８０ ０ １􀆰 ３５６ ９ ０􀆰 ２２５ ５ ０􀆰 ３６１ ３

　 １） ｔ： 退火温度 Ａｎｎｅａｌｉｎｇ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ； Ｎ： 位点总数 Ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｌｏｃｉ； ＮＰ： 多态性位点数 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｌｏｃｉ； ＰＰＬ： 多态性位点百分率
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｌｏｃｉ； ＰＩＣ： 多态性信息含量 Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔ； Ｎａ： 观测等位基因数Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ； Ｎｅ： 有效等
位基因数 Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ； Ｈ： Ｎｅｉ’ｓ 基因多样性指数 Ｎｅｉ’ｓ ｇｅｎｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ； Ｉ： Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ 多样性指数 Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ．

１２
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引物中，引物 ＵＢＣ８３５（２）扩增的位点总数最多（２７
个），引物 ＵＢＣ８２０ 扩增的位点总数最少（１４ 个），平
均每个引物扩增的位点总数为 ２０ 个。 引物 ＵＢＣ８５４
的扩增图谱见图 １。 该引物共扩增出 ２０ 个条带，扩
增出的 ＤＮＡ 片段长度为 ２２０ ～ ２ １６３ ｂｐ，且均为多态

性条 带， ＰＰＬ 值 为 １００􀆰 ００％； 类 似 的 引 物 还 有

ＵＢＣ８１５、ＵＢＣ８１８、ＵＢＣ８２４ 和 ＵＢＣ８３５（２），其扩增的

位点也均为多态性位点。
由表 １ 还可以看出：基于 １０ 个引物的 ＩＳＳＲ 扩增

结果分析了 ３２ 个猕猴桃样本的遗传多样性参数，其
中，多态性信息含量（ＰＩＣ）均值为 ０􀆰 ８６９ ２～ ０􀆰 ９２６ ９，
总均值为 ０􀆰 ９０８ ０；观测等位基因数 （Ｎａ） 均值为

１􀆰 ９３３ ３～ ２􀆰 ０００ ０，总均值为 １􀆰 ９８０ ０；有效等位基因

数（Ｎｅ）均值为 １􀆰 １５１ ６～１􀆰 ４９０ ２，总均值为 １􀆰 ３５６ ９；
Ｎｅｉ’ｓ 基因多样性指数（Ｈ）均值为 ０􀆰 １１８ ７～０􀆰 ２８９ １，

总均值为 ０􀆰 ２２５ ５；Ｓｈａｎｎｏｎ’ ｓ 多样性指数（ Ｉ）均值为

０􀆰 ２２１ ８～０􀆰 ４４０ １，总均值为 ０􀆰 ３６１ ３。 ４ 个猕猴桃种

间的遗传分化系数（Ｇｓｔ）为 ０􀆰 ４１４ ６，表明总遗传变异

的 ４１􀆰 ４６％存在于种间，５８􀆰 ５４％存在于种内。 基因流

（Ｎｍ）为 ０􀆰 ７０５ ９，表明 ４ 个猕猴桃种间的遗传分化程

度较高，基因交流频率较低。
分子方差分析结果表明（表 ２）：４ 个猕猴桃的种

间变异占总变异的 ４０􀆰 ８４％，种内变异占总变异的

５９􀆰 １６％，与 Ｇｓｔ值的分析结果对应，说明 ４ 个猕猴桃

种间存在较为丰富的遗传多样性。 对 Ｎａ、Ｎｅ、Ｈ 和 Ｉ
值的检验结果显示：供试的 ３２ 个猕猴桃样本间的遗

传多样性水平存在极显著差异 （ Ｘ２ ＝ ３５􀆰 ７５３， Ｐ ＜
０􀆰 ００１），表明基于这 １０ 个 ＩＳＳＲ 引物的扩增结果计算

的各项遗传多样性参数均能切实反映猕猴桃品种间

的遗传多样性水平。

Ｍ： ＤＮＡ ｍａｒｋｅｒ； １－３，５－１１： 美味猕猴桃品种 Ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｏｆ Ａｃｔｉｎｉｄｉａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ｖａｒ． ｄｅｌｉｃｉｏｓａ （Ａ． Ｃｈｅｖ．） Ａ． Ｃｈｅｖ．； ４，１２－２１： 中华猕猴桃品种 Ｃｕｌｔｉｖａｒｓ
ｏｆ Ａ． ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ Ｐｌａｎｃｈ．； ２２－３０： 软枣猕猴桃品种 Ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｏｆ Ａ． ａｒｇｕｔａ （ Ｓｉｅｂ． ｅｔ Ｚｕｃｃ．） Ｐｌａｎｃｈ． ｅｘ Ｍｉｑ．； ３１，３２： 毛花猕猴桃品种 Ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｏｆ Ａ．
ｅｒｉａｎｔｈａ Ｂｅｎｔｈ． １： ‘徐香’‘Ｘｕｘｉａｎｇ’； ２： ‘金魁’‘Ｊｉｎｋｕｉ’； ３： ‘金魁’（雄株）‘Ｊｉｎｋｕｉ’（ｍａｌｅ ｐｌａｎｔ）； ４： ‘翠玉’‘Ｃｕｉｙｕ’； ５： ‘皖翠’‘Ｗａｎｃｕｉ’； ６：
‘金硕’‘Ｊｉｎｓｈｕｏ’； ７： ‘中猕 ２ 号’ ‘Ｚｈｏｎｇｍｉ ２’； ８： ‘海艳’ ‘Ｈａｉｙａｎ’； ９： ‘米良 １ 号’ ‘Ｍｉｌｉａｎｇ １’； １０： ‘海沃德’ ‘Ｈａｙｗａｒｄ’； １１： ‘布鲁诺’
‘Ｂｒｕｎｏ’； １２： ‘红阳’‘Ｈｏｎｇｙａｎｇ’； １３： ‘黄阳’‘Ｈｕａｎｇｙａｎｇ’； １４： ‘黄阳’（雄株）‘Ｈｕａｎｇｙａｎｇ’（ｍａｌｅ ｐｌａｎｔ）； １５： ‘晚红’‘Ｗａｎｈｏｎｇ’； １６： ‘楚红’
‘Ｃｈｕｈｏｎｇ’； １７： ‘早金’‘Ｈｏｒｔ１６Ａ’； １８： ‘金艳’‘Ｊｉｎｙａｎ’； １９： ‘琼浆’‘Ｑｉｏｎｇｊｉａｎｇ’； ２０： ‘豫皇 １ 号’‘Ｙｕｈｕａｎｇ １’； ２１： ‘湘吉红’‘Ｘｉａｎｇｊｉｈｏｎｇ’；
２２： ‘红宝石星’‘Ｒｕｂｙ ｓｔａｒ’； ２３： ‘红宝石星’（雄株）‘Ｒｕｂｙ ｓｔａｒ’（ｍａｌｅ ｐｌａｎｔ）； ２４： ‘软红’‘Ｒｕａｎｈｏｎｇ’； ２５： ‘红贝’‘Ｈｏｎｇｂｅｉ’； ２６： ‘红贝’（雄
株）‘Ｈｏｎｇｂｅｉ’（ｍａｌｅ ｐｌａｎｔ）； ２７： ‘华红 １ 号’‘Ｈｕａｈｏｎｇ １’； ２８： ‘华红 ２ 号’‘Ｈｕａｈｏｎｇ ２’； ２９： ‘魁绿’‘Ｋｕｉｌü’； ３０： ‘桓优 １ 号’‘Ｈｕａｎｙｏｕ １’； ３１：
‘华特’（雄株）‘Ｈｕａｔｅ’（ｍａｌｅ ｐｌａｎｔ）； ３２： ‘华特’‘Ｈｕａｔｅ’ ．

图 １　 引物 ＵＢＣ８５４ 对 ２７ 个猕猴桃品种 ３２ 个样本的 ＩＳＳＲ 扩增图谱
Ｆｉｇ． １　 ＩＳＳＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎ ｏｆ ３２ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ ２７ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｏｆ Ａｃｔｉｎｉｄｉａ ｓｐｐ． ｂｙ ｐｒｉｍｅｒ ＵＢＣ８５４

表 ２　 基于 ＩＳＳＲ 标记的 ４ 个猕猴桃种类的分子方差分析结果
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｒｅｓｕｌｔ ｏｎ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｖａｒｉａｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｆｏｕｒ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ Ａｃｔｉｎｉｄｉａ Ｌｉｎｄｌ． ｂａｓｅｄ ｏｎ ＩＳＳＲ ｍａｒｋｅｒ

变异来源
Ｓｏｕｒｃｅ ｏｆ ｖａｒｉａｔｉｏｎ

自由度
Ｄｅｇｒｅｅ ｏｆ ｆｒｅｅｄｏｍ

平方和
Ｓｕｍ ｏｆ ｓｑｕａｒｅ

均方
Ｍｅａｎ ｓｑｕａｒｅ

方差
Ｖａｒｉａｎｃｅ

方差比例 ／ ％
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｖａｒｉａｎｃｅ

种间 Ｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｅｓ ３ ３４９􀆰 ６６９ １１６􀆰 ５５６ １３􀆰 ０５６ ４０􀆰 ８４
种内 Ｉｎｔｒａｓｐｅｃｉｅｓ ２８ ５２９􀆰 ４８７ １８􀆰 ９１０ １８􀆰 ９１０ ５９􀆰 １６

２􀆰 ２　 ＵＰＧＭＡ 聚类分析

对 ３２ 个猕猴桃样本间的遗传相似系数（ＧＳ）进

行计算，结果表明：３２ 个样本间的 ＧＳ 值为 ０􀆰 ５６５ ０ ～
０􀆰 ９６５ ０，平均值为 ０􀆰 ７１６ ４，变幅为 ０􀆰 ４００ ０，说明供

试的 ３２ 个样本间遗传差异较大。 其中，品种‘金魁’
与其雄株的 ＧＳ 值最大（０􀆰 ９６５ ０），亲缘关系最近；而
品种‘米良 １ 号’与‘桓优 １ 号’、‘湘吉红’与‘桓优

１ 号’、‘桓优 １ 号’与‘华特’雄株间的 ＧＳ 值均最小，

２２
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仅为 ０􀆰 ５６５ ０，亲缘关系最远。
基于 上 述 ＧＳ 值 对 ３２ 个 猕 猴 桃 样 本 进 行

ＵＰＧＭＡ 聚类分析，结果见图 ２。 由图 ２ 可以看出：在
ＧＳ 值为 ０􀆰 ７６ 处，可将 ３２ 个猕猴桃样本分为 ４ 组。
第Ⅰ组包括 １２ 个样本，分别为品种‘徐香’、‘海艳’、
‘米良 １ 号’、‘中猕 ２ 号’、‘华特’、‘金魁’、‘金魁’
雄株、‘皖翠’、‘海沃德’、‘布鲁诺’、‘翠玉’和‘金
硕’；第Ⅱ组包括 １０ 个样本，分别为品种‘红阳’、‘晚
红’、‘琼浆’、‘黄阳’、‘早金’、‘黄阳’雄株、‘楚红’、
‘金艳’、‘豫皇 １ 号’和‘湘吉红’；第Ⅲ组仅包括 ‘华
特’雄株 １ 个样本；第Ⅳ组包括 ９ 个样本，分别为品种

‘红宝石星’、‘红宝石星’雄株、‘软红’、‘红贝’、‘红
贝’雄株、‘华红 ２ 号’、‘魁绿’、‘华红 １ 号’和‘桓优

１ 号’。 其中，第Ⅰ组的样本除‘华特’和‘翠玉’外均

属于美味猕猴桃品种；第Ⅱ组的样本均属于中华猕猴

桃品种；第Ⅲ组的样本属于毛花猕猴桃品种；第Ⅳ组

的样本均属于软枣猕猴桃品种，该聚类结果基本符合

传统分类结果。
对供试的 ３２ 个猕猴桃样本按照种类进行归类，

并计算 ４ 个猕猴桃种间的 ＧＳ 值和遗传距离（ＧＤ），
结果见表 ３。 由表 ３ 可以看出：４ 个猕猴桃种间的 ＧＳ
值为 ０􀆰 ７８０ ７～０􀆰 ９２６ ７，其中，中华猕猴桃与美味猕猴

桃的 ＧＳ 值为 ０􀆰 ９２６ ７，亲缘关系最近，与美味猕猴桃

是中华猕猴桃的一个变种的分类地位一致；毛花猕猴

桃与中华猕猴桃、美味猕猴桃和软枣猕猴的 ＧＳ 值分

别为 ０􀆰 ８９５ １、０􀆰 ８９５ ４ 和 ０􀆰 ７８０ ７，相对于软枣猕猴桃，

１－３，５－１１： 美味猕猴桃品种 Ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｏｆ Ａｃｔｉｎｉｄｉａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ｖａｒ． ｄｅｌｉｃｉｏｓａ （Ａ． Ｃｈｅｖ．） Ａ． Ｃｈｅｖ．； ４，１２－２１： 中华猕猴桃品种 Ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｏｆ Ａ． ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ
Ｐｌａｎｃｈ．； ２２－３０： 软枣猕猴桃品种 Ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｏｆ Ａ． ａｒｇｕｔａ （Ｓｉｅｂ． ｅｔ Ｚｕｃｃ．） Ｐｌａｎｃｈ． ｅｘ Ｍｉｑ．； ３１，３２： 毛花猕猴桃品种 Ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｏｆ Ａ． ｅｒｉａｎｔｈａ Ｂｅｎｔｈ．
１： ‘徐香’‘Ｘｕｘｉａｎｇ’； ２： ‘金魁’‘ Ｊｉｎｋｕｉ’； ３： ‘金魁’ （雄株） ‘ Ｊｉｎｋｕｉ’ （ｍａｌｅ ｐｌａｎｔ）； ４： ‘翠玉’ ‘ Ｃｕｉｙｕ’； ５： ‘皖翠’ ‘Ｗａｎｃｕｉ’； ６： ‘金硕’
‘Ｊｉｎｓｈｕｏ’； ７： ‘中猕 ２ 号’‘Ｚｈｏｎｇｍｉ ２’； ８： ‘海艳’‘Ｈａｉｙａｎ’； ９： ‘米良 １ 号’ ‘Ｍｉｌｉａｎｇ １’； １０： ‘海沃德’‘Ｈａｙｗａｒｄ’； １１： ‘布鲁诺’ ‘Ｂｒｕｎｏ’；
１２： ‘红阳’‘Ｈｏｎｇｙａｎｇ’； １３： ‘黄阳’ ‘ Ｈｕａｎｇｙａｎｇ’； １４： ‘黄阳’ （雄株） ‘ Ｈｕａｎｇｙａｎｇ’ （ ｍａｌｅ ｐｌａｎｔ）； １５： ‘晚红’ ‘Ｗａｎｈｏｎｇ’； １６： ‘楚红’
‘Ｃｈｕｈｏｎｇ’； １７： ‘早金’‘Ｈｏｒｔ１６Ａ’； １８： ‘金艳’‘Ｊｉｎｙａｎ’； １９： ‘琼浆’‘Ｑｉｏｎｇｊｉａｎｇ’； ２０： ‘豫皇 １ 号’‘Ｙｕｈｕａｎｇ １’； ２１： ‘湘吉红’‘Ｘｉａｎｇｊｉｈｏｎｇ’；
２２： ‘红宝石星’‘Ｒｕｂｙ ｓｔａｒ’； ２３： ‘红宝石星’（雄株）‘Ｒｕｂｙ ｓｔａｒ’（ｍａｌｅ ｐｌａｎｔ）； ２４： ‘软红’‘Ｒｕａｎｈｏｎｇ’； ２５： ‘红贝’‘Ｈｏｎｇｂｅｉ’； ２６： ‘红贝’（雄
株）‘Ｈｏｎｇｂｅｉ’（ｍａｌｅ ｐｌａｎｔ）； ２７： ‘华红 １ 号’‘Ｈｕａｈｏｎｇ １’； ２８： ‘华红 ２ 号’ ‘Ｈｕａｈｏｎｇ ２’； ２９： ‘魁绿’ ‘Ｋｕｉｌü’； ３０： ‘桓优 １ 号’ ‘Ｈｕａｎｙｏｕ １’；
３１： ‘华特’（雄株）‘Ｈｕａｔｅ’（ｍａｌｅ ｐｌａｎｔ）； ３２： ‘华特’‘Ｈｕａｔｅ’ ．

图 ２　 基于 ＩＳＳＲ 标记分析结果的 ２７ 个猕猴桃品种 ３２ 个样本的 ＵＰＧＭＡ 聚类图
Ｆｉｇ． ２　 ＵＰＧＭＡ ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ ３２ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ ２７ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｏｆ Ａｃｔｉｎｉｄｉａ ｓｐｐ􀆰 ｂａｓｅｄ ｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ＩＳＳＲ ｍａｒｋｅｒ

３２
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表 ３　 基于 ＩＳＳＲ 标记分析结果的 ４ 个猕猴桃种间的遗传相似系数和
遗传距离１）

Ｔａｂｌｅ ３ 　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ａｍｏｎｇ
ｆｏｕｒ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ Ａｃｔｉｎｉｄｉａ Ｌｉｎｄｌ． ｂａｓｅｄ ｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ
ＩＳＳＲ ｍａｒｋｅｒ１）

种类２）

Ｓｐｅｃｉｅｓ２）

各种间的遗传相似系数和遗传距离
Ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ

ｄｉｓｔａｎｃｅ ａｍｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ

ＡＣＤ ＡＣ ＡＡ ＡＥ

ＡＣＤ — ０􀆰 ９２６ ７ ０􀆰 ８２１ ４ ０􀆰 ８９５ １
ＡＣ ０􀆰 ０７６ １ — ０􀆰 ８１０ ９ ０􀆰 ８９５ ４
ＡＡ ０􀆰 １９６ ８ ０􀆰 ２０９ ６ — ０􀆰 ７８０ ７
ＡＥ ０􀆰 １１０ ８ ０􀆰 １１０ ５ ０􀆰 ２４７ ５ —

　 １）遗传相似系数和遗传距离分别位于横线上、下方 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ
ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ａｒｅ ｌｏｃａｔｅｄ ａｂｏｖｅ ａｎｄ ｕｎｄｅｒ ｔｈｅ ｌｉｎｅ，
ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．

　 ２）ＡＣＤ： 美味猕猴桃 Ａｃｔｉｎｉｄｉａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ｖａｒ． ｄｅｌｉｃｉｏｓａ （Ａ． Ｃｈｅｖ．） Ａ．
Ｃｈｅｖ．； ＡＣ： 中华猕猴桃 Ａ． ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ Ｐｌａｎｃｈ．； ＡＡ： 软枣猕猴桃 Ａ．
ａｒｇｕｔａ （ Ｓｉｅｂ． ｅｔ Ｚｕｃｃ．） Ｐｌａｎｃｈ． ｅｘ Ｍｉｑ．； ＡＥ： 毛花猕猴桃 Ａ．
ｅｒｉａｎｔｈａ Ｂｅｎｔｈ．

毛花猕猴桃与中华猕猴桃和美味猕猴桃的亲缘关系

更近，与上述聚类结果基本一致。
２􀆰 ３　 ＤＮＡ 指纹图谱构建

对前述 １０ 个 ＩＳＳＲ 引物的扩增结果进行分析和

筛 选， 选 取 引 物 ＵＢＣ８１８、 ＵＢＣ８２４、 ＵＢＣ８５４ 和

ＵＢＣ８９５ 的扩增位点中具有不同特异性的 １５ 个多态

性位点，构建了 ３２ 个猕猴桃样本的 ＤＮＡ 指纹图谱，
结果见图 ３。

由图 ３ 可见：在引物 ＵＢＣ８１８ 扩增的 ５ 个多态性

位点中，‘红贝’、‘红贝’雄株和‘华特’雄株 ３ 个样本

的位点具有特异性；在引物 ＵＢＣ８２４ 扩增的 ２ 个多态

性位点中，仅‘华特’雄株的位点具有特异性；在引物

ＵＢＣ８５４ 扩增的 ５ 个多态性位点中，‘中猕 ２ 号’、‘海
沃德’、‘布鲁诺’和‘红宝石星’雄株 ４ 个样本的位点

１－３，５－１１： 美味猕猴桃品种 Ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｏｆ Ａｃｔｉｎｉｄｉａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ｖａｒ． ｄｅｌｉｃｉｏｓａ （Ａ． Ｃｈｅｖ．） Ａ． Ｃｈｅｖ．； ４，１２－２１： 中华猕猴桃品种 Ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｏｆ Ａ． ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ
Ｐｌａｎｃｈ．； ２２－３０： 软枣猕猴桃品种 Ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｏｆ Ａ． ａｒｇｕｔａ （Ｓｉｅｂ． ｅｔ Ｚｕｃｃ．） Ｐｌａｎｃｈ． ｅｘ Ｍｉｑ．； ３１，３２： 毛花猕猴桃品种 Ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｏｆ Ａ． ｅｒｉａｎｔｈａ Ｂｅｎｔｈ． １：
‘徐香’‘Ｘｕｘｉａｎｇ’； ２： ‘金魁’‘Ｊｉｎｋｕｉ’； ３： ‘金魁’（雄株）‘Ｊｉｎｋｕｉ’（ｍａｌｅ ｐｌａｎｔ）； ４： ‘翠玉’‘Ｃｕｉｙｕ’； ５： ‘皖翠’‘Ｗａｎｃｕｉ’； ６： ‘金硕’‘Ｊｉｎｓｈｕｏ’；
７： ‘中猕 ２ 号’‘Ｚｈｏｎｇｍｉ ２’； ８： ‘海艳’‘Ｈａｉｙａｎ’； ９： ‘米良 １ 号’‘Ｍｉｌｉａｎｇ １’； １０： ‘海沃德’ ‘Ｈａｙｗａｒｄ’； １１： ‘布鲁诺’ ‘Ｂｒｕｎｏ’； １２： ‘红阳’
‘Ｈｏｎｇｙａｎｇ’； １３： ‘黄阳’‘Ｈｕａｎｇｙａｎｇ’； １４： ‘黄阳’（雄株）‘Ｈｕａｎｇｙａｎｇ’（ｍａｌｅ ｐｌａｎｔ）； １５： ‘晚红’ ‘Ｗａｎｈｏｎｇ’； １６： ‘楚红’ ‘Ｃｈｕｈｏｎｇ’； １７： ‘早
金’‘Ｈｏｒｔ１６Ａ’； １８： ‘金艳’‘Ｊｉｎｙａｎ’； １９： ‘琼浆’ ‘Ｑｉｏｎｇｊｉａｎｇ’； ２０： ‘豫皇 １ 号’ ‘Ｙｕｈｕａｎｇ １’； ２１： ‘湘吉红’ ‘Ｘｉａｎｇｊｉｈｏｎｇ’； ２２： ‘红宝石星’
‘Ｒｕｂｙ ｓｔａｒ’； ２３： ‘红宝石星’（雄株）‘Ｒｕｂｙ ｓｔａｒ’（ｍａｌｅ ｐｌａｎｔ）； ２４： ‘软红’ ‘Ｒｕａｎｈｏｎｇ’； ２５： ‘红贝’ ‘Ｈｏｎｇｂｅｉ’； ２６： ‘红贝’ （雄株） ‘Ｈｏｎｇｂｅｉ’
（ｍａｌｅ ｐｌａｎｔ）； ２７： ‘华红 １ 号’‘Ｈｕａｈｏｎｇ １’； ２８： ‘华红 ２ 号’‘Ｈｕａｈｏｎｇ ２’； ２９： ‘魁绿’‘Ｋｕｉｌü’； ３０： ‘桓优 １ 号’‘Ｈｕａｎｙｏｕ １’； ３１： ‘华特’（雄
株）‘Ｈｕａｔｅ’（ｍａｌｅ ｐｌａｎｔ）； ３２： ‘华特’‘Ｈｕａｔｅ’ ．

图 ３　 基于 ４ 个 ＩＳＳＲ 引物（ＵＢＣ８１８、ＵＢＣ８２４、ＵＢＣ８５４ 和 ＵＢＣ８９５）扩增结果的 ２７ 个猕猴桃品种 ３２ 个样本的 ＤＮＡ 指纹图谱
Ｆｉｇ． ３　 ＤＮＡ ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｉｎｇ ｏｆ ３２ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ ２７ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｏｆ Ａｃｔｉｎｉｄｉａ ｓｐｐ􀆰 ｂａｓｅｄ ｏｎ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔ ｂｙ

ｆｏｕｒ ＩＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓ （ＵＢＣ８１８， ＵＢＣ８２４， ＵＢＣ８５４ ａｎｄ ＵＢＣ８９５）

具有特异性；而在引物 ＵＢＣ８９５ 扩增的 ３ 个多态性位

点中，３２ 个样本的位点均不具有特异性。 对 ４ 个引

物扩增的 １５ 个多态性位点进行综合分析，供试的 ３２
个样本均具有特异的位点图谱，因此，根据引物

ＵＢＣ８１８、ＵＢＣ８２４、ＵＢＣ８５４ 和 ＵＢＣ８９５ 扩增的 １５ 个多

态性位点构建的 ＤＮＡ 指纹图谱可用于供试 ３２ 个猕

猴桃样本的鉴定。

３　 讨论和结论

ＩＳＳＲ 标记具有良好的稳定性和较高的多态性，
已经成为研究植物遗传多样性的主流技术之一，应用

范围较广［１５］。 本研究中，利用 ＩＳＳＲ 标记分析了 ３２
个猕猴桃样本的遗传多样性，结果显示：筛选出的 １０

４２
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个引物共扩增出 ２００ 个条带（位点），其中，多态性位

点有 １９５ 个，多态性位点百分率（ＰＰＬ）达 ９７􀆰 ５０％，高
于邹游等［１０］ 和刘娟等［１１］ 对猕猴桃的同类研究结果，
也高于采用其他分子标记对猕猴桃的相关研究结

果［１６－１８］，这种现象与不同研究者采用的 ＩＳＳＲ 引物以

及供试样本的品种甚至植株生长状况等方面的差异

有关。
多态性信息含量（ＰＩＣ）也是衡量引物多态性信

息含量水平（高：ＰＩＣ＞０􀆰 ５０；适中：０􀆰 ２５＜ＰＩＣ＜０􀆰 ５０；
低：ＰＩＣ＜０􀆰 ２５）的重要指标［１９］。 本研究结果显示：１０
个 ＩＳＳＲ 引物的 ＰＩＣ 总均值为 ０􀆰 ９０８ ０，说明本研究筛

选的引物具有很高的多态性，可以有效地用于猕猴桃

的遗传多样性分析。 同样，在本研究中，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 多样性指数（ Ｉ）的总均值分别

为 １􀆰 ９８０ ０、１􀆰 ３５６ ９、０􀆰 ２２５ ５ 和 ０􀆰 ３６１ ３，均处于较高

水平；而 ３２ 个猕猴桃样本间的遗传相似系数（ＧＳ）为
０􀆰 ５６５ ０～０􀆰 ９６５ ０，变幅达 ０􀆰 ４００ ０，说明供试的 ３２ 个

猕猴桃样本间存在较丰富的遗传多样性。 而 ４ 个主

要遗传多样性参数 Ｎａ、Ｎｅ、Ｈ 和 Ｉ 值的独立样本检验

结果则表明：供试 ３２ 个猕猴桃样本间的遗传多样性

水平存在显著差异，表明供试的猕猴桃品种间具有较

为丰富的遗传变异。 此外，４ 个猕猴桃种间的基因流

（Ｎｍ）为 ０􀆰 ７０５ ９，表明种间的基因交流频率较低；４ 个

猕猴桃种间的遗传分化系数（Ｇｓｔ）为 ０􀆰 ４１４ ６，表明供

试猕 猴 桃 种 内 的 遗 传 变 异 （ 占 总 遗 传 变 异 的

５８􀆰 ５４％）高于种间，与分子方差分析结果基本一致。
从 ＧＳ 值以及聚类分析结果看，基于 ＩＳＳＲ 标记

结果获得的 ＧＳ 值以及聚类分析结果基本可以将供

试的 ３２ 个猕猴桃样本按照亲本来源进行归类，而中

华猕猴桃、美味猕猴桃、软枣猕猴和毛花猕猴桃 ４ 个

种间的 ＧＳ 值也显示其亲缘关系符合传统分类，说明

ＩＳＳＲ 标记可用于猕猴桃品种的遗传关系研究。 但基

于 ＩＳＳＲ 标记的聚类结果与供试猕猴桃品种亲本的传

统分类归属也略有差异，例如，‘翠玉’为中华猕猴桃

品种，但却与美味猕猴桃的品种聚在同一组中，出现

这种结果的原因可能与中华猕猴桃和美味猕猴桃的

亲缘关系的复杂性有关。 美味猕猴桃曾作为中华猕

猴桃的硬毛品种，两者具有较高的遗传相似性［２０－２１］，
有学者建议将两者归并为一个种［１７］，而且在《Ｆｌｏｒａ ｏｆ
Ｃｈｉｎａ》 ［２２］中已对此进行了分类处理，将美味猕猴桃

处理为中华猕猴桃的一个变种，说明二者的亲缘关系

很近。 另外，毛花猕猴桃品种‘华特’与其雄株并未

聚在一起，‘华特’与美味猕猴桃的品种聚在同一组，
而其雄株单独成组，品种‘华特’与其雄株均为野生

选种，不属于一个姊妹系，两者未能聚在一起可能与

此有关，也可能与 ＩＳＳＲ 标记本身的局限性有关，需要

结合形态学以及其他分子标记技术进行深入研究。
另外，从品种的育种亲本来源看，供试的美味猕猴

桃品种中，品种 ‘中猕 ２ 号’ 的母本为品种 ‘米良

１ 号’ ［２３］，因此，二者聚在一起；品种‘皖翠’是品种

‘海沃德’的自然芽变品种［２４］，而品种‘布鲁诺’与

‘海沃德’均源自 １９０４ 年新西兰从湖北宜昌引进的

同一批种子［２５］，这 ３ 个品种也聚在一起，体现出部分

供试样本来源地域一致性的特征。 由聚类分析结果

还可见：美味猕猴桃品种‘金魁’与其雄株、软枣猕猴

桃品种‘红贝’与其雄株均首先聚在一起，而软枣猕

猴桃品种‘红宝石星’与其雄株也表现出很近的亲缘

关系，与龚俊杰［２６］的研究结果类似。
依据形态学特征的品种鉴定很难区分表型极为

相似的品种。 ＤＮＡ 分子标记具有不受环境因子和时

空条件影响且高效、快捷等优点，可直接反映品种间

的遗传差异，已成为品种鉴定的有效方法之一。 ＩＳＳＲ
标记在植物品种鉴定和 ＤＮＡ 指纹图谱构建方面都有

成功应用，如：郑宇等［２７］ 利用 ６ 个 ＩＳＳＲ 标记产生的

８ 个多态性位点绘制了 ＩＳＳＲ 指纹图谱，可准确区分

比利时杜鹃（Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｈｙｂｒｉｄｕｍ Ｈｏｒｔ．）的 １１ 个栽

培品种（系）；索志立等［２８］利用 ４ 个 ＩＳＳＲ 引物构建了

紫斑牡丹〔Ｐａｅｏｎｉａ ｒｏｃｋｉｉ （ Ｓ． Ｇ． Ｈａｗ ｅｔ Ｌａｕｅｎｅｒ） Ｔ．
Ｈｏｎｇ ｅｔ Ｊ． Ｊ． Ｌｉ〕与牡丹（Ｐ． ｓｕｆｆｒｕｔｉｃｏｓａ Ａｎｄｒｅｗｓ）种间

杂交后代及其亲本的 ＤＮＡ 指纹图谱，从而在 ＤＮＡ 分

子水平上推测了紫斑牡丹的品种起源，且与早期的形

态学观测结果相印证；张林等［１４］利用 ２ 个 ＩＳＳＲ 引物

构建了 ＤＮＡ 指纹图谱，能够准确鉴定 ６２ 个朱顶红

〔Ｈｉｐｐｅａｓｔｒｕｍ ｒｕｔｉｌｕｍ （Ｋｅｒ⁃Ｇａｗｌ．） Ｈｅｒｂ．〕品种。 本研

究选用 ４ 个 ＩＳＳＲ 引物的 １５ 个多态性位点构建了 ３２
个猕猴桃样本的 ＤＮＡ 指纹图谱，每个样本均具有各

自特异的组合位点，可作为猕猴桃品种间分类和鉴定

的依据。
综上所述， 供试的 ３２ 个猕猴桃样本间均具有较

丰富的遗传多样性，其遗传关系基本符合传统分类结

果，部分品种还体现出一定的来源地域一致性的特

征；而利用 ４ 个 ＩＳＳＲ 引物扩增的 １５ 个多态性位点构

建的 ＤＮＡ 指纹图谱可准确区分供试的猕猴桃样本。

５２
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