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摘要： 以新疆地区种植的 ４ 个核桃（Ｊｕｇｌａｎｓ ｒｅｇｉａ Ｌｉｎｎ．）栽培品种（包括新栽培品种‘温 １８５’和‘新新 ２’以及老栽培

品种‘新丰’和‘扎 ３４３’）及巩留野核桃自然保护区生长的野生核桃为研究对象，对其 ｃｐＤＮＡ 的 ｐｓｂＫ－ｐｓｂＩ 区间和

ｍｔＤＮＡ 的 ＣＯＸ２ ｉｎｔｒｏｎ Ⅰ区间以及 ｎｒＤＮＡ 的 ＩＴＳ 和 ＥＴＳ 区间的 ＤＮＡ 片段序列进行了比较分析，并对其 ＭＰ、ＭＬ 和

ＵＰＧＭＡ 系统发育树进行了分析；此外，还基于 ＳＳＲ 分子标记结果对其进行了遗传多样性指数、ＵＰＧＭＡ 系统发育树

和遗传分组分析。 结果表明：野生种与 ４ 个栽培品种的 ｃｐＤＮＡ 和 ｍｔＤＮＡ 片段序列无碱基变异，而其 ｎｒＤＮＡ 的片

段序列却存在 ３ 个碱基变异，但 ４ 个栽培品种间无碱基变异。 以麻核桃（Ｊ． ｈｏｐｅｉｅｎｓｉｓ Ｈｕ）为外类群，基于上述 ４ 个

ＤＮＡ 片段序列构建的 ＭＰ、ＭＬ 和 ＵＰＧＭＡ 系统发育树的聚类结果一致，均表现为 ４ 个栽培品种聚为一组，而野生种

和麻核桃则分别单独聚为一组。 野生种的观测杂合度、预期杂合度和固定指数分别为 ０ ３８３、０ ４４８ 和 ０ １５３，４ 个

栽培品种的上述 ３ 个遗传多样性指数分别为 ０ ４２８～０ ５７６、０ ４２３～０ ６１９ 和－０ ０４３～０ ２３４。 基于 ＳＳＲ 分子标记结

果的 ＵＰＧＭＡ 系统发育树和分组数为 ５ 的遗传分组结果均表明：野生种和品种‘温 １８５’分别单独为一组；品种‘新
新 ２’和‘新丰’为一组；而品种‘扎 ３４３’也单独为一组，但与品种‘新新 ２’和‘新丰’遗传关系较近。 遗传分组结果

还表明：分组数为 ３ 更利于明确品种‘扎 ３４３’的分组地位，此时，其与品种‘新新 ２’和‘新丰’为一组。 综合分析结

果表明：核桃 ４ 个栽培品种间的遗传差异较小，且老栽培品种的遗传多样性总体上高于新栽培品种；野生种与栽培

品种间具有明显的遗传差异，说明在育种或栽培过程中核桃种质资源的遗传多样性可能会逐渐降低，并且，该野生

种可为核桃的分子育种提供天然的基因库资源。
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Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ： Ｊｕｇｌａｎｓ ｒｅｇｉａ Ｌｉｎｎ．； ｗｉｌｄ ｓｐｅｃｉｅｓ； ｃｕｌｔｉｖａｒ； ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ； ＤＮＡ ｆｒａｇｍｅｎｔ ｓｅｑｕｅｎｃｅ；
ＳＳＲ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒ

　 　 核桃（Ｊｕｇｌａｎｓ ｒｅｇｉａ Ｌｉｎｎ．）又名胡桃，隶属胡桃属

（Ｊｕｇｌａｎｓ Ｌｉｎｎ．），为“世界四大坚果”树种之一，拥有

悠久的栽培历史。 在选育过程中，核桃新品种通常较

老品种具有更高的经济价值［１］。 但是，随着核桃新

品种的不断选育，为了达到形态和遗传的一致性，各
品种间的遗传多样性却逐渐丧失。 这种现象已经在

一些动物的育种过程中得到实验验证［２－４］。 然而，从
种质资源角度来看，被替代的一些核桃老品种的某些

特殊遗传特性仍可用于培育核桃新品种或改良已有

的核桃品种，因此，对于选育核桃新品种而言，保护和

利用好新、老品种的种质资源十分重要。 相关研究人

员已经对核桃与其同属近缘种间的亲缘关系［５－６］、野
生种群间的遗传多样性［７－８］ 以及栽培品种间的亲缘

关系［９－１１］ 等进行了研究，认为核桃与泡核桃 （ Ｊ．
ｓｉｇｉｌｌａｔａ Ｄｏｄｅ）间存在遗传渗入［５］，且其栽培品种存

在多个属于不同地理和生态类型的遗传组［１０－１１］。 但

是，这些研究并没有对核桃新品种与老品种间的亲缘

关系及其与野生种间的亲缘关系进行分析，而明确上

述关系对于培育核桃新品种及其品种改良均具有重

要作用。
新疆是中国重要的核桃种植区和野生核桃分布

地，具有丰富的核桃种质资源。 目前，新疆地区种植

了多个优良的核桃品种，尤以‘温 １８５’ （‘Ｗｅｎ１８５’）
和‘新新 ２’（‘Ｘｉｎｘｉｎ２’）等薄皮核桃品种为代表。 另

外，在新疆巩留野核桃自然保护区还分布有原始野生

核桃种群。 鉴于此，作者对新疆地区种植的 ４ 个核桃

栽培品种（包括 ２ 个新栽培品种和 ２ 个老栽培品种）
和巩留野核桃自然保护区生长的野生核桃 ｃｐＤＮＡ 的

ｐｓｂＫ－ｐｓｂＩ 区间和 ｍｔＤＮＡ 的 ＣＯＸ２ ｉｎｔｒｏｎ Ⅰ区间以及

ｎｒＤＮＡ 的 ＩＴＳ 和 ＥＴＳ 区间的 ＤＮＡ 片段序列进行比较

分析和系统发育树分析，并对上述 ５ 个供试材料进行

ＳＳＲ 分子标记分析，在 ＳＳＲ 分子标记结果基础上进行

遗传多样性指数、系统发育树和遗传分组分析，以期

明确供试核桃野生种与 ４ 个栽培品种间的亲缘关系，
并评估其遗传多样性，以揭示人工选育对核桃种质资

源遗传多样性的影响，为核桃遗传育种研究提供参考

资料。

１　 材料和方法

１ １　 材料

供试的 ２ 个核桃新栽培品种‘温 １８５’和‘新新

２’以及 ２ 个核桃老栽培品种‘新丰’ （‘Ｘｉｎｆｅｎｇ’）和

‘扎 ３４３’（‘Ｚａ３４３’）植株均种植在新疆温宿核桃林

场，并且均从温宿木本粮油林场核桃园的早实核桃实

生群体中选育而来［１２］，供试的核桃野生种植株则生

长在新疆巩留野核桃自然保护区内，５ 个材料依次编

号为 １、２、３、４、５，采样植株数分别为 ２５、２５、１８、１７、

１１



植 物 资 源 与 环 境 学 报 第 ２６ 卷　

１９。 每个植株选取 １ 枚嫩叶，共采集 １０４ 枚叶片，将
采集的叶片立即放入装有硅胶的自封袋中干燥并带

回实验室，于室温条件下保存、备用。
扩增反应使用的所有试剂均购自生工生物工程

（上海）股份有限公司，所有引物合成和序列分析也

均由该公司完成；使用的 ＰＣＲ 仪为 ＡＢＩ Ｖｅｒｉｔ９６ 梯度

ＰＣＲ 仪（美国 ＡＢＩ 公司）。
１ ２　 方法

１ ２ １　 基因组总 ＤＮＡ 的提取 　 每个单株取经硅胶

干燥的叶片约 ５０ ｍｇ，采用 ＣＴＡＢ 法［１３］提取叶片中的

基因组总 ＤＮＡ。

１ ２ ２　 ＤＮＡ 片段序列的扩增和分析 　 每个材料随

机选取 ５ 个单株的基因组总 ＤＮＡ 样品，对 ｍｔＤＮＡ 的

ＣＯＸ２ ｉｎｔｒｏｎ Ⅰ区间、ｃｐＤＮＡ 的 ｐｓｂＫ－ｐｓｂＩ 区间以及

ｎｒＤＮＡ 的 ＩＴＳ 和 ＥＴＳ 区间的 ＤＮＡ 片段序列进行 ＰＣＲ
扩增，扩增体系总体积为 ３０ μＬ，扩增体系的具体组

分和扩增程序均按照 Ｚｈａｎｇ 等［１４］ 的条件完成，４ 个

ＤＮＡ 片段扩增使用的引物序列见表 １。 对扩增出的

所有 ＤＮＡ 片段进行测序，将所有原始序列进行人工

校正和 Ｃｌｕｓｔａｌ Ｘ 比对［１５］，并将获得的 ＤＮＡ 片段序列

上传 至 ＧｅｎＢａｎｋ 数 据 库 （ ＧｅｎＢａｎｋ 登 录 号 为

ＫＹ８０９０３８ 至 ＫＹ８０９０５７）。

表 １　 用于新疆核桃 ４ 个栽培品种和 １ 个野生种不同 ＤＮＡ 片段扩增的引物序列
Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｐｒｉｍｅｒｓ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ａｍｐｌｉｆｙｉｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ＤＮＡ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ ｏｆ ｆｏｕｒ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ａｎｄ ｏｎｅ ｗｉｌｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ｊｕｇｌａｎｓ ｒｅｇｉａ Ｌｉｎｎ．
ｉｎ Ｘｉｎｊｉａｎｇ

ＤＮＡ 片段
ＤＮＡ ｆｒａｇｍｅｎｔ

引物序列（５′→３′） 　 Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ （５′→３′）

正向引物 Ｆｏｒｗａｒｄ ｐｒｉｍｅｒ 反向引物 Ｒｅｖｅｒｓｅ ｐｒｉｍｅｒ

ＣＯＸ２ ｉｎｔｒｏｎ Ⅰ区间 ＣＯＸ２ ｉｎｔｒｏｎ Ⅰ ｉｎｔｅｒｖａｌ ＧＴＴＴＡＣＴＡＴＧＧＴＣＡＧＴＧＣＡＧＴＧ ＣＣＧＣＴＴＡＡＧＣＴＴＣＣＣＣＧＧＴＴ
ｐｓｂＫ－ｐｓｂＩ 区间 ｐｓｂＫ⁃ｐｓｂＩ ｉｎｔｅｒｖａｌ ＴＴＡＧＣＣＴＴＴＧＴＴＴＧＧＣＡＡＧ ＡＧＡＧＴＴＴＧＡＧＡＧＴＡＡＧＣＡＴ
ＩＴＳ 区间 ＩＴＳ ｉｎｔｅｒｖａｌ ＡＧＡＡＧＴＣＧＴＡＡＣＡＡＧＧＴＴＴＣＣＧＴＡＧＣ ＴＣＣＴＣＣＧＣＴＴＡＴＴＧＡＴＡＴＧＣ
ＥＴＳ 区间 ＥＴＳ ｉｎｔｅｒｖａｌ ＧＴＡＴＧＣＡＡＣＡＣＡＧＧＡＡＣＣＣ ＧＧＴＡＴＴＣＧＧＡＴＧＡＴＧＴＴＧＧＣ

１ ２ ３　 ＳＳＲ 分子标记分析 　 根据相关文献［１６－１７］ 设

计 ＳＳＲ 引物，经过预实验，最终筛选出具有多态性且

容易扩增的 ５ 对 ＳＳＲ 引物，并在引物序列的 ５′端添

加荧光信号，各引物序列见表 ２。 对供试所有单株的

基因组总 ＤＮＡ 样品分别进行 ＰＣＲ 扩增，扩增体系总

体积为 ３０ μＬ，扩增体系的具体组分和扩增程序也按

照 Ｚｈａｎｇ 等［１４］ 的条件完成。 对所有扩增出的 ＤＮＡ
片段进行测序，并通过 ＧｅｎｅＭａｐｐｅｒ 软件对测定的序

列进行校正。

表 ２　 用于新疆核桃 ４ 个栽培品种和 １ 个野生种 ＳＳＲ 分子标记分析的引物序列
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｐｒｉｍｅｒｓ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ＳＳＲ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｆｏｕｒ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ａｎｄ ｏｎｅ ｗｉｌｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ｊｕｇｌａｎｓ ｒｅｇｉａ Ｌｉｎｎ． ｉｎ Ｘｉｎｊｉａｎｇ

引物编号
Ｐｒｉｍｅｒ ｃｏｄｅ

引物序列（５′→３′） 　 Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ （５′→３′）

正向引物 Ｆｏｒｗａｒｄ ｐｒｉｍｅｒ 反向引物 Ｒｅｖｅｒｓｅ ｐｒｉｍｅｒ

ＷＧＡ００１ ＡＴＴＧＧＡＡＧＧＧＡＡＧＧＧＡＡＡＴＧ ＣＧＣＧＣＡＣＡＴＡＣＧＴＡＡＡＴＣＡＣ
ＷＧＡ００４ ＴＧＴＴＧＣＡＴＴＧＡＣＣＣＡＣＴＴＧＴ ＴＡＡＧＣＣＡＡＣＡＴＧＧＴＡＴＧＣＣＡ
ＷＧＡ０３２ ＣＴＣＧＧＴＡＡＧＣＣＡＣＡＣＣＡＡＴＴ ＡＣＧＧＧＣＡＧＴＧＴＡＴＧＣＡＴＧＴＡ
ＷＧＡ３２１ ＴＣＣＡＡＴＣＧＡＡＡＣＴＣＣＡＡＡＧＧ ＧＴＣＣＡＡＡＧＡＣＧＡＴＧＡＴＧＧＡ
ＷＧＡ３７６ ＧＣＣＣＴＣＡＡＡＧＴＧＡＴＧＡＡＣＧＴ ＴＣＡＴＣＣＡＴＡＴＴＴＡＣＣＣＣＴＴＴＣＧ

１ ３　 数据处理及分析

首先，基于测定的 ＤＮＡ 片段序列确定核桃 ４ 个

栽培品种和 １ 个野生种间的碱基变异信息；然后，以
麻核桃（Ｊ． ｈｏｐｅｉｅｎｓｉｓ Ｈｕ）为外类群，基于测定的 ４ 个

ＤＮＡ 片段序列数据，使用 ＭＥＧＡ ６ ０ 软件［１８］、采用

ＭＰ、ＭＬ 和 ＵＰＧＭＡ ３ 种方法构建系统发育树，并采用

靴带检验法计算各分支的靴带支持率，重复计算

１ ０００次。
基于 ＳＳＲ 分子标记结果，运用 ＧｅｎＡｌＥｘ ６ ５ 软

件［１９］计算每个核桃栽培品种和野生种的遗传多样性

指数，包括差异等位基因数、观测杂合度、期望杂合度

和固定指数；根据 ＳＳＲ 分子标记数据计算不同样品

间的遗传距离，运用 ＭＥＧＡ ６ ０ 软件构建 ＵＰＧＭＡ 系

统发育树。

２１
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基于 ＳＳＲ 分子标记结果，运用 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ ２ ３
软件［２０］进行 Ｂａｙｅｓｉａｎ 遗传结构分析。 分组数（Ｋ）设
为 １～８，分别进行 １０ 次独立运算；Ｂｕｒｎ－ｉｎ 指数设为

１００ ０００，并执行 ５００ ０００ 步的 Ｍａｒｋｏｖ Ｃｈａｉｎ Ｍｏｎｔｅ
Ｃａｒｌｏ 模拟；依据估算模型的后验概率〔 ｌｎＰ（Ｄ）〕，按
照 Ｅｖａｎｎｏ 等［２１］的方法计算 ΔＫ 值，并根据 ΔＫ 值的

最大值来确定供试核桃 ４ 个栽培品种和 １ 个野生种

的最优分组数。 运用 ＣＬＵＭＰＰ １ １ ２ 软件［２２］ 将

ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ ２ ３ 软件的 １０ 次运算结果进行合并，并
采用 ＤＩＳＴＲＵＣＴ １ １ 软件［２３］制图。

２　 结果和分析

２ １　 ＤＮＡ 片段序列的扩增结果及系统发育树分析

在基于新疆核桃 ４ 个栽培品种和 １ 个野生种的

４ 个 ＤＮＡ 片段序列比对后构建的联合数据矩阵中，
序列总长度为 ２ ６７８ ｂｐ。 在母系遗传的 ｃｐＤＮＡ 和

ｍｔＤＮＡ 片段序列中，４ 个栽培品种与野生种间无碱基

变异；而在双亲遗传的 ｎｒＤＮＡ 片段序列中，野生种与

４ 个栽培品种间存在 ３ 个碱基变异，但 ４ 个栽培品种

间无碱基变异。
比较结果显示：基于上述 ４ 个 ＤＮＡ 片段序列的

联合数据矩阵，运用 ＭＰ、ＭＬ 和 ＵＰＧＭＡ 方法构建的

新疆核桃 ４ 个栽培品种和 １ 个野生种的系统发育树

（图 １）的聚类结果完全一致。 由图 １ 可见：供试核桃

的 ４ 个栽培品种聚为一组，而野生种和外类群麻核桃

则分别单独聚为一组，并且，系统发育树中各分支的

靴带支持率均很高。
２ ２　 基于 ＳＳＲ 分子标记的相关分析

２ ２ １　 遗传多样性指数分析　 新疆核桃 ４ 个栽培品

种和 １ 个野生种 ４ 个遗传多样性指数（包括等位基因

数、观测杂合度、预期杂合度和固定指数）的比较结

果见表 ３。

１： ‘温 １８５’ ‘ Ｗｅｎ１８５ ’； ２： ‘ 新 新 ２ ’ ‘ Ｘｉｎｘｉｎ２ ’； ３： ‘ 新 丰 ’
‘Ｘｉｎｆｅｎｇ’； ４： ‘扎 ３４３’ ‘Ｚａ３４３’； ５： 野生种 Ｗｉｌｄ ｓｐｅｃｉｅｓ； ６： 麻核桃
Ｊｕｇｌａｎｓ ｈｏｐｅｉｅｎｓｉｓ Ｈｕ． 每个分支上的 ３ 个数据依次代表 ＭＰ、ＭＬ 和
ＵＰＧＭＡ 系统发育树的靴带支持率 Ｔｈｒｅｅ ｄａｔｕｍｓ ａｂｏｖｅ ｅａｃｈ ｂｒａｎｃｈ
ｓｕｃｃｅｓｓｉｖｅｌｙ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ＭＰ， ＭＬ ａｎｄ ＵＰＧＭＡ
ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅｓ．

图 １　 基于 ４ 个 ＤＮＡ 片段序列的新疆核桃 ４ 个栽培品种和 １ 个野生
种的系统发育树
Ｆｉｇ． １ 　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ｆｏｕｒ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ａｎｄ ｏｎｅ ｗｉｌｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ
Ｊｕｇｌａｎｓ ｒｅｇｉａ Ｌｉｎｎ． ｉｎ Ｘｉｎｊｉａｎｇ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｆｏｕｒ ＤＮＡ ｆｒａｇｍｅｎｔ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

表 ３　 新疆核桃 ４ 个栽培品种和 １ 个野生种遗传多样性指数的比较（Ｘ±ＳＤ）
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ ｆｏｕｒ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ａｎｄ ｏｎｅ ｗｉｌｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ｊｕｇｌａｎｓ ｒｅｇｉａ Ｌｉｎｎ． ｉｎ Ｘｉｎｊｉａｎｇ （Ｘ±ＳＤ）

编号１）

Ｃｏｄｅ１）
等位基因数
Ａｌｌｅｌｅ ｎｕｍｂｅｒ

观测杂合度
Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ

预期杂合度
Ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ

固定指数
Ｆｉｘａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ

１ ２４ ０ ４２８±０ １８４ ０ ４２３±０ １２１ ０ ０７４
２ ２４ ０ ５７６±０ １５９ ０ ５３９±０ ０７４ －０ ０４３
３ １７ ０ ５５５±０ １４８ ０ ５６９±０ ０９４ ０ １０３
４ １６ ０ ５１６±０ １２５ ０ ６１９±０ ０８６ ０ ２３４
５ １８ ０ ３８３±０ ０７８ ０ ４４８±０ ０７６ ０ １５３

　 １） １： ‘温 １８５’ ‘Ｗｅｎ１８５’； ２： ‘新新 ２’ ‘Ｘｉｎｘｉｎ２’； ３： ‘新丰’ ‘Ｘｉｎｆｅｎｇ’； ４： ‘扎 ３４３’ ‘Ｚａ３４３’； ５： 野生种 Ｗｉｌｄ ｓｐｅｃｉｅｓ．

　 　 由表 ３ 可见：新栽培品种‘温 １８５’和‘新新 ２’的
等位基因数最多，均为 ２４；老栽培品种‘新丰’和‘扎
３４３’的等位基因数较少，分别为 １７ 和 １６；野生种的

等位基因数居中，为 １８。 ‘新新 ２’的观测杂合度最

高（０ ５７６），野生种最低（０ ３８３），‘新丰’和‘扎 ３４３’
较高，而‘温 １８５’较低；‘扎 ３４３’的预期杂合度最高

（０ ６１９），‘温 １８５’最低（０ ４２３），‘新丰’和‘新新 ２’
较高，而野生种较低；‘新新 ２’的固定指数为－０ ０４３，

其余 ３ 个栽培品种和野生种的固定指数均为正值，其
中，‘扎 ３４３’的固定指数最高（０ ２３４），野生种和‘新
丰’次之（分别为 ０ １５３ 和 ０ １０３），说明‘扎 ３４３’、
‘新丰’和野生种具有较高水平的近交繁殖特征。
２ ２ ２　 ＵＰＧＭＡ 系统发育树分析　 基于 ＳＳＲ 分子标

记构建的新疆核桃 ４ 个栽培品种和 １ 个野生种的

ＵＰＧＭＡ 系统发育树见图 ２。
由图 ２ 可见：在构建的 ＵＰＧＭＡ 系统发育树中，野

３１



植 物 资 源 与 环 境 学 报 第 ２６ 卷　

１： ‘温 １８５ ’ ‘ Ｗｅｎ１８５ ’； ２： ‘ 新 新 ２ ’ ‘ Ｘｉｎｘｉｎ２ ’； ３： ‘ 新 丰 ’
‘Ｘｉｎｆｅｎｇ’； ４： ‘扎 ３４３’ ‘Ｚａ３４３’； ５： 野生种 Ｗｉｌｄ ｓｐｅｃｉｅｓ．

图 ２　 基于 ＳＳＲ 分子标记的新疆核桃 ４ 个栽培品种和 １ 个野生种的
ＵＰＧＭＡ 系统发育树
Ｆｉｇ． ２ 　 ＵＰＧＭＡ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ｆｏｕｒ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ａｎｄ ｏｎｅ ｗｉｌｄ
ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ｊｕｇｌａｎｓ ｒｅｇｉａ Ｌｉｎｎ． ｉｎ Ｘｉｎｊｉａｎｇ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＳＳＲ
ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒ

生种和新栽培品种‘温 １８５’分别单独为一组；新栽培

品种‘新新 ２’与老栽培品种‘新丰’为一组；老栽培

品种‘扎 ３４３’也单独为一组，但是其与‘新新 ２’和

‘新丰’的遗传关系较近。

２ ２ ３　 遗传分组分析 　 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ ２ ３ 软件的分

析结果表明：后验概率〔 ｌｎＰ（Ｄ）〕随分组数（Ｋ）的增

大而逐渐升高（图 ３－Ａ），根据 ΔＫ 值确定的最优分组

数为 ５（图 ３－Ｂ）。
遗传分组结果表明：Ｋ 值为 ５ 时，新疆核桃 ４ 个

栽培品种和 １ 个野生种的分组结果（图 ４－Ａ）与其基

于 ＳＳＲ 分子标记结果的 ＵＰＧＭＡ 系统发育树的聚类

结果相同，即野生种单独为一组；新栽培品种 ‘温

１８５’单独为一组；新栽培品种‘新新 ２’与老栽培品种

‘新丰’为一组；老栽培品种‘扎 ３４３’的分组比较混

乱（内部个体形成 ２ 组，其中一组与品种‘新新 ２’和
‘新丰’一组近缘，另一组则单独为一组），或单独为

一组。 可见，Ｋ 值为 ５ 的分组结果不利于明确品种

‘扎 ３４３’的分组地位。
为了更清晰地明确品种‘扎 ３４３’的分组地位，对

Ｋ 值为 ３ 时的分组情况进行了分析（图 ４－Ｂ），结果表

明：品种‘扎 ３４３’、‘新新 ２’和‘新丰’为一组，而野生

种和品种‘温 １８５’分别单独为一组。

ｌｎＰ（Ｄ）： 后验概率 Ｐｏｓｔｅｒｉｏｒ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ； Ｋ： 分组数 Ｃｌｕｓｔｅｒ ｎｕｍｂｅｒ．

图 ３　 新疆核桃 ４ 个栽培品种和 １ 个野生种的分组分析
Ｆｉｇ． ３　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｃｌｕｓｔｅｒ ｏｆ ｆｏｕｒ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ａｎｄ ｏｎｅ ｗｉｌｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ｊｕｇｌａｎｓ ｒｅｇｉａ Ｌｉｎｎ． ｉｎ Ｘｉｎｊｉａｎｇ

１： ‘温 １８５’ ‘Ｗｅｎ１８５’； ２： ‘新新 ２’ ‘Ｘｉｎｘｉｎ２’； ３： ‘新丰’ ‘Ｘｉｎｆｅｎｇ’； ４： ‘扎 ３４３’ ‘Ｚａ３４３’； ５： 野生种 Ｗｉｌｄ ｓｐｅｃｉｅｓ．

图 ４　 分组数为 ５（Ａ）和 ３（Ｂ）时新疆核桃 ４ 个栽培品种和 １ 个野生种的遗传分组结果
Ｆｉｇ． ４　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｃｌｕｓｔｅｒ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｆｏｕｒ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ａｎｄ ｏｎｅ ｗｉｌｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ｊｕｇｌａｎｓ ｒｅｇｉａ Ｌｉｎｎ． ｉｎ Ｘｉｎｊｉａｎｇ ｗｉｔｈ ｃｌｕｓｔｅｒ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ５ （Ａ） ａｎｄ ３ （Ｂ）
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３　 讨论和结论

不同品种间的亲缘关系和遗传多样性差异是评

估园艺植物种质资源状况的重要依据。 本研究采用

ｃｐＤＮＡ 的 ｐｓｂＫ－ｐｓｂＩ 区间、ｍｔＤＮＡ 的 ＣＯＸ２ ｉｎｔｒｏｎ Ⅰ
区间以及 ｎｒＤＮＡ 的 ＩＴＳ 和 ＥＴＳ 区间 ４ 个 ＤＮＡ 片段序

列和 ＳＳＲ 分子标记对新疆核桃 ４ 个栽培品种（包括

２ 个新栽培品种和 ２ 个老栽培品种）和 １ 个野生种

（生长在新疆巩留野核桃自然保护区）间的亲缘关系

和遗传多样性差异进行了研究。 结果表明：基于 ４ 个

ＤＮＡ 片段序列构建的 ＭＰ、ＭＬ 和 ＵＰＧＭＡ 系统发育

树的聚类结果完全一致，４ 个栽培品种直接聚为一

组，说明他们具有相同的基因型，并且各栽培品种间

的遗传差异较小。
基于 ＳＳＲ 分子标记构建的 ＵＰＧＭＡ 系统发育树

和分组数（Ｋ）为 ３ 时的分组结果均显示：新栽培品种

‘新新 ２’与老栽培品种‘新丰’和‘扎 ３４３’为一组，而
新栽培品种‘温 １８５’却单独为一组，说明品种‘新新

２’继承了 ２ 个老栽培品种的种质资源，而‘温 １８５’与
２ 个老栽培品种间的种质资源却存在明显差异。 ‘扎
３４３’和‘新丰’是 ２０ 世纪 ７０ 年代至 ８０ 年代选育出的

核桃优良栽培品种，而‘温 １８５’和‘新新 ２’则是 ２０
世纪 ８０ 年代末至 ９０ 年代基于更高标准选育出的更

加优良的核桃新栽培品种［２４－２５］。 这就导致有些新栽

培品种可能继承了老栽培品种的一些种质资源，还有

些新栽培品种与老栽培品种间的种质资源可能存在

一定的遗传差异。
遗传分组结果表明：Ｋ 值为 ５ 时，老栽培品种‘扎

３４３’表现出比较特殊的遗传结构，说明‘扎 ３４３’存在

特殊的种质资源，这些特殊的种质资源应该受到保护

和保存，以便在日后的分子育种过程中得以利用。 王

国安等［１２］曾利用老栽培品种‘扎 ３４３’二次果核桃的

早实性从其实生群体中选育出优良的矮化核桃单株，
从而培育出核桃矮化新品种。 实际上，核桃的野生种

与栽培品种同属于 １ 个物种，因此，他们在母系遗传

的 ｍｔＤＮＡ 的 ＣＯＸ２ ｉｎｔｒｏｎ Ⅰ区间和 ｃｐＤＮＡ 的 ｐｓｂＫ－
ｐｓｂＩ 区间的片段序列间保留了遗传同一性。 而基于

双亲遗传的 ｎｒＤＮＡ 的 ＩＴＳ 和 ＥＴＳ 区间的片段序列以

及基于 ＳＳＲ 分子标记结果的系统发育树和遗传分组

结果却显示新疆核桃野生种与栽培品种间具有显著

的遗传差异，说明新疆核桃野生种可为其分子育种提

供天然的基因资源，这些基因资源对于核桃的品种改

良和新品种培育具有重大作用。 然而，本研究中，新
疆核桃野生种的观测杂合度（０ ３８３）较低，固定指数

却较高（０ １５３），说明该野生种群的遗传多样性较

低，但种群内的近交繁殖水平却较高，表明新疆核桃

野生种群已经出现遗传同一性现象，急需开展保育

工作。
Ｇｕｎｎ 等［５］认为，人类的居住环境和家族谱系关

系等人类活动对核桃在地理空间上的遗传变异有较

大影响。 此外，为了获取较高的经济价值和遗传稳定

性，人们不断开展的定向选择育种也会对核桃的种质

资源造成一定的影响。 本研究中，２ 个核桃老栽培品

种的遗传多样性水平高于 ２ 个核桃新栽培品种，说明

在核桃育种过程中可能会逐渐降低其种质资源的遗

传多样性水平。 而且，供试的 ３ 个核桃栽培品种‘温
１８５’、‘新丰’和‘扎 ３４３’的固定指数均为正值，说明

这 ３ 个核桃栽培品种内部存在较高水平的近交繁殖

现象，表明选择性育种或者栽培过程中的无性繁殖可

能会增加核桃种质资源的纯合度。
本研究中，Ｋ 值为 ５ 时，老栽培品种‘扎 ３４３’的

内部衍生出 ２ 个遗传类型，其中，一个类型与新栽培

品种‘新新 ２’和老栽培品种‘新丰’近缘，另一个类

型则自成一组。 这可能是因为供试的多数核桃栽培

品种的观测杂合度较高，在遗传分组时若设置的 Ｋ
值较大，则会造成品种‘扎 ３４３’内部的部分个体形成

新的分组，因此，在对核桃栽培品种进行遗传分组时，
应设置合适的 Ｋ 值，否则不利于探查不同核桃栽培

品种间的遗传分组情况。
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《植物资源与环境学报》启事

为了扩大科技期刊的信息交流、充分实现信息资源共享，《植物资源与环境学报》已先后加入“中国学术期刊（光盘版）”、“万
方数据———数字化期刊群”和“中文科技期刊数据库”等网络文献资源数据库，凡在本刊发表的论文将编入数据库供上网交流、
查阅及检索，作者的著作权使用费与本刊稿酬一次性给付，不再另付。 如作者不同意将文章收编入数据库，请在来稿时声明，本
刊将做适当处理。

《植物资源与环境学报》编辑部目前仅接受网上投稿，投稿网址为 ｈｔｔｐ：∥ｚｗｚｙ． ｃｎｂｇ．ｎｅｔ 。 投稿咨询电话： ０２５－８４３４７０１４；
Ｅ⁃ｍａｉｌ： ｚｗｚｙｂｊｂ＠ １６３．ｃｏｍ； ＱＱ： ２２１９１６１４７８。
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