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３２ 个百合品种遗传多样性分析和 ＤＮＡ 指纹图谱构建
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摘要: 利用 ＳＲＡＰ 分子标记研究了亚洲百合( Ｌｉｌｉｕｍ Ａｓｉａｔｉｃａ Ｈｙｂｒｉｄｓ)杂种系(Ａ)、铁炮百合( Ｌｉｌｉｕｍ ｌｏｎｇｉｆｌｏｒｕｍ
Ｔｈｕｎｂ.)与亚洲百合杂种系(ＬＡ)、东方百合(Ｌｉｌｉｕｍ Ｏｒｉｅｎｔａｌ Ｈｙｂｒｉｄｓ)杂种系(Ｏ)和东方百合与喇叭百合(Ｌｉｌｉｕｍ
Ｔｒｕｍｐｅｔ Ｈｙｂｒｉｄｓ)杂种系(ＯＴ)３２ 个百合(Ｌｉｌｉｕｍ ｓｐｐ.)品种的遗传多样性和亲缘关系ꎬ并构建了 ＤＮＡ 指纹图谱ꎮ 结

果表明:筛选到的 １７ 对多态性引物共扩增出 １７７ 个清晰的多态性条带ꎬ平均每对引物扩增 １０.４ 个多态性条带ꎻ
１７ 对引物的平均多态性信息含量指数为 ０.３３０ ６ꎬ平均 Ｎｅｉｓ 基因多样性指数为 ０.４２４ ９ꎮ ３２ 个百合品种间的遗传相

似性系数为 ０.３５６~０.８３６ꎬ平均值为 ０.５６１ꎮ 聚类分析结果显示:在遗传相似系数 ０.５７８ 处ꎬ３２ 个百合品种可被分为

２ 个类群:类群Ⅰ包含 Ａ 和 ＬＡ 百合杂种系的 １５ 个品种ꎬ类群Ⅱ包含 Ｏ 和 ＯＴ 百合杂种系的 １７ 个品种ꎻ在遗传相似

系数 ０.６３３ 处ꎬ类群Ⅰ可被进一步分为 ３ 个亚类群ꎬ类群Ⅱ可被进一步分为 ２ 个亚类群ꎬ其中ꎬ‘Ｆｒｉｓｏ’单独聚为一

类ꎬ说明‘Ｆｒｉｓｏ’与其他供试的 Ｏ 和 ＯＴ 百合杂种系品种间的亲缘关系较远ꎮ ＰＣＲ 扩增结果显示:引物 ＭＥ１１－ＥＭ８
可将 ３２ 个百合品种完全区分开ꎬ基于其扩增出的 １８ 个清晰的多态性条带(ＤＮＡ 片段长度分别为 ７５、１１０、１２６、１４６、
１５８、１７０、１７６、１８７、１９７、２１６、２１７、２３８、２５７、２７７、２９３、３０４、３５９ 和 ４１０ ｂｐ)构建了 ３２ 个百合品种的 ＤＮＡ 指纹图谱ꎬ且
指纹图谱的置信概率高达 ９９.９９％ꎮ 综合研究表明:基于引物 ＭＥ１１－ＥＭ８ 构建的 ＤＮＡ 指纹图谱在鉴定百合品种上

具有很好的准确性ꎬ可用于百合品种资源的鉴定ꎻ在未来百合新品种的选育中ꎬ‘Ｆｒｉｓｏ’可作为特殊的亲本材料以增

加新品种间的遗传差异ꎮ
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Ｗｅｉｍｉｎꎬ ＣＨＥＮ Ｆａｄｉꎬ ＺＨＡＮＧ Ｆｅｉ① (Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ｈｏｒｔｉｃｕｌｔｕｒｅꎬ Ｎａｎｊｉｎｇ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｎａｎｊｉｎｇ
２１００９５ꎬ Ｃｈｉｎａ)ꎬ Ｊ. Ｐｌａｎｔ Ｒｅｓｏｕｒ. ＆ Ｅｎｖｉｒｏｎ.ꎬ ２０２２ꎬ ３１(５): ５８－６５

Ａｂｓｔｒａｃｔ: Ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｏｆ ３２ Ｌｉｌｉｕｍ ｓｐｐ. ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｏｆ Ｌｉｌｉｕｍ Ａｓｉａｔｉｃａ
Ｈｙｂｒｉｄｓ (Ａ)ꎬ Ｌｉｌｉｕｍ ｌｏｎｇｉｆｌｏｒｕｍ Ｔｈｕｎｂ. ａｎｄ Ｌ. Ａｓｉａｔｉｃａ Ｈｙｂｒｉｄｓ (ＬＡ)ꎬ Ｌｉｌｉｕｍ Ｏｒｉｅｎｔａｌ Ｈｙｂｒｉｄｓ (Ｏ)ꎬ
ａｎｄ Ｌ. Ｏｒｉｅｎｔａｌ Ｈｙｂｒｉｄｓ ａｎｄ Ｌｉｌｉｕｍ Ｔｒｕｍｐｅｔ Ｈｙｂｒｉｄｓ ( ＯＴ) ｗｅｒｅ ｓｔｕｄｉｅｄ ｂｙ ｕｓｉｎｇ ＳＲＡＰ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｍａｒｋｅｒꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ＤＮＡ ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｉｎｇ ｗａｓ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗ ｔｈａｔ １７７ ｃｌｅａｒ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｂａｎｄｓ
ａｒｅ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｗｉｔｈ ｓｅｌｅｃｔｅｄ １７ ｐａｉｒｓ ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｐｒｉｍｅｒｓꎬ ａｎｄ １０.４ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｂａｎｄｓ ａｒｅ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ
ｗｉｔｈ ｅａｃｈ ｐａｉｒ ｏｆ ｐｒｉｍｅｒｓ ｏｎ ａｖｅｒａｇｅꎻ ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎｄｅｘ ｏｆ １７ ｐａｉｒｓ ｏｆ
ｐｒｉｍｅｒｓ ｉｓ ０. ３３０ ６ꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｏｆ Ｎｅｉｓ ｇｅｎｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｉｓ ０. ４２４ ９. Ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ
ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ａｍｏｎｇ ３２ Ｌｉｌｉｕｍ ｓｐｐ. ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ａｒｅ ０. ３５６ － ０. ８３６ꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｉｓ ０. ５６１. Ｔｈｅ ｃｌｕｓｔｅｒ
ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔ ｓｈｏｗｓ ｔｈａｔ ａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｏｆ ０.５７８ꎬ ３２ Ｌｉｌｉｕｍ ｓｐｐ. ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｃａｎ ｂｅ
ｄｉｖｉｄｅｄ ｉｎｔｏ ｔｗｏ ｇｒｏｕｐｓ: ｇｒｏｕｐ Ⅰ ｃｏｎｔａｉｎｓ １５ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｏｆ Ａ ａｎｄ ＬＡ Ｌｉｌｉｕｍ ｓｐｐ. ｈｙｂｒｉｄｓꎬ ａｎｄ ｇｒｏｕｐ Ⅱ
ｃｏｎｔａｉｎｓ １７ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｏｆ Ｏ ａｎｄ ＯＴ Ｌｉｌｉｕｍ ｓｐｐ. ｈｙｂｒｉｄｓꎻ ａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｏｆ ０. ６３３ꎬ
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ｇｒｏｕｐ Ⅰ ｃａｎ ｂｅ ｆｕｒｔｈｅｒ ｄｉｖｉｄｅｄ ｉｎｔｏ ｔｈｒｅｅ ｓｕｂｇｒｏｕｐｓꎬ ａｎｄ ｇｒｏｕｐ Ⅱ ｃａｎ ｂｅ ｆｕｒｔｈｅｒ ｄｉｖｉｄｅｄ ｉｎｔｏ ｔｗｏ
ｓｕｂｇｒｏｕｐｓꎬ ｉｎ ｗｈｉｃｈꎬ ‘ Ｆｒｉｓｏ’ ｉｓ ｃｌｕｓｔｅｒｅｄ ｉｎｔｏ ｏｎｅ ｇｒｏｕｐ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｌｙꎬ ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｔｈａｔ ‘ Ｆｒｉｓｏ’ ｈａｓ
ｒｅｌａｔｉｖｅ ｆａｒ ｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｏｔｈｅｒ ｔｅｓｔ Ｏ ａｎｄ ＯＴ Ｌｉｌｉｕｍ ｓｐｐ. ｈｙｂｒｉｄｓ. Ｔｈｅ ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ
ｒｅｓｕｌｔ ｓｈｏｗｓ ｔｈａｔ ｐｒｉｍｅｒ ＭＥ１１￣ＥＭ８ ｃａｎ ｔｏｔａｌｌｙ ｄｉｓｔｉｎｇｕｉｓｈ ３２ Ｌｉｌｉｕｍ ｓｐｐ. ｃｕｌｔｉｖａｒｓꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ＤＮＡ
ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｉｎｇ ｏｆ ３２ Ｌｉｌｉｕｍ ｓｐｐ. ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｉｓ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｂａｓｅｄ ｏｎ １８ ｃｌｅａｒ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｂａｎｄｓ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ
ｗｉｔｈ ｔｈｉｓ ｐｒｉｍｅｒ (ｔｈｅ ＤＮＡ ｆｒａｇｍｅｎｔ ｌｅｎｇｔｈｓ ａｒｅ ７５ꎬ １１０ꎬ １２６ꎬ １４６ꎬ １５８ꎬ １７０ꎬ １７６ꎬ １８７ꎬ １９７ꎬ ２１６ꎬ
２１７ꎬ ２３８ꎬ ２５７ꎬ ２７７ꎬ ２９３ꎬ ３０４ꎬ ３５９ꎬ ａｎｄ ４１０ ｂｐ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ)ꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ
ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｉｎｇ ｒｅａｃｈｅｓ ９９.９９％. Ｉｔ ｉｓ ｓｕｇｇｅｓｔｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ＤＮＡ ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｉｎｇ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｐｒｉｍｅｒ
ＭＥ１１￣ＥＭ８ ｈａｓ ｇｏｏｄ ａｃｃｕｒａｃｙ ｏｎ ｉｄｅｎｔｉｆｙｉｎｇ Ｌｉｌｉｕｍ ｓｐｐ. ｃｕｌｔｉｖａｒｓꎬ ａｎｄ ｃａｎ ｂｅ ｕｓｅｄ ｉｎ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ
Ｌｉｌｉｕｍ ｓｐｐ. ｃｕｌｔｉｖａｒ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓꎻ ｉｎ ｔｈｅ ｆｕｔｕｒｅ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｏｆ ｎｅｗ Ｌｉｌｉｕｍ ｓｐｐ. ｃｕｌｔｉｖａｒｓꎬ ‘Ｆｒｉｓｏ’ ｃａｎ ｂｅ ｕｓｅｄ
ａｓ ａ ｓｐｅｃｉａｌ ｐａｒｅｎｔ ｍａｔｅｒｉａｌ ｔｏ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｍｏｎｇ ｎｅｗ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｌｉｌｉｕｍ ｓｐｐ.ꎻ ｃｕｌｔｉｖａｒꎻ ＳＲＡＰ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒꎻ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎻ ＤＮＡ ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｉｎｇ

　 　 百合( Ｌｉｌｉｕｍ ｓｐｐ.)是百合科(Ｌｉｌｉａｃｅａｅ)百合属

(Ｌｉｌｉｕｍ Ｌｉｎｎ.)植物的统称ꎬ品种繁多ꎬ目前全世界的

百合品种多达 １０ ０００ 余个[１]ꎮ 中国观赏百合的商品

化栽培较晚ꎬ自主研发的品种较少ꎬ大部分观赏百合

的商品种球均依赖进口[２]ꎬ但很多进口品种存在“同
物异名”的问题ꎬ亟待进一步鉴定ꎮ 此外ꎬ不同百合

品种表型变异丰富、遗传背景复杂ꎬ了解不同百合品

种间的遗传距离及不同杂种系间的亲缘关系对指导

中国观赏百合新品种的选育有重要意义[３]ꎮ
ＤＮＡ 指纹图谱技术是基于 ＤＮＡ 分子标记建立

的能够进行品种纯度及真实性检测的一种现代手段ꎮ
比起通过植物外部表型来鉴定品种ꎬＤＮＡ 指纹图谱

具有不受环境因子影响、方便、可靠和快速等优

点[４]ꎮ 目前ꎬＤＮＡ 指纹图谱技术已广泛用于睡莲

( Ｎｙｍｐｈａｅａ ｔｅｔｒａｇｏｎａ Ｇｅｏｒｇｉ.) [５]、 钝 叶 杜 鹃

〔Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｏｂｔｕｓｕｍ ( Ｌｉｎｄｌ.) Ｐｌａｎｃｈ.〕 [６] 和春兰

〔Ｃｙｍｂｉｄｉｕｍ ｇｏｅｒｉｎｇｉｉ (Ｒｃｈｂ. ｆ.) Ｒｃｈｂ. Ｆ.〕 [７]、丛生竹

杂交种[８]和杨柳科(Ｓａｌｉｃａｃｅａｅ)植物[９]等种质资源的

鉴定ꎬ还用于药用百合种质资源的品种鉴定[１０]ꎬ但在

观赏百合上鲜有相关报道[１１]ꎮ
相关序列扩增多态性( ＳＲＡＰ)标记作为分子标

记的一种方法ꎬ除了其引物没有物种特异性外ꎬ还具

有操作简单、稳定、成本低和高共显性等优点[１２]ꎮ 目

前ꎬＳＲＡＰ 分子标记已被广泛应用于植物的遗传多样

性评价、亲缘关系分析和指纹图谱构建等方面[１３ꎬ１４]ꎮ
然而ꎬ目前国内外相关学者基于 ＳＲＡＰ 标记对百合种

质资源的研究主要在其遗传多样性和亲缘关系

上[１５－１７]ꎬ尚无观赏百合品种资源 ＤＮＡ 指纹图谱构建

的相关报道ꎮ 鉴于此ꎬ本研究利用 ＳＲＡＰ 分子标记分

析了来自 ４ 个不同杂种系的 ３２ 个观赏百合品种的遗

传多样性和亲缘关系ꎬ并构建了 ＤＮＡ 指纹图谱ꎬ旨在

为百合品种资源鉴定和杂交亲本选择提供依据ꎮ

１　 材料和方法

１.１　 材料

供试百合种球购自江苏省沭阳县新河镇左猛种

子经营部和虹越花卉股份有限公司ꎬ均为进口的观赏

百合品种ꎮ 供试 ３２ 个百合品种来自 ４ 个杂种系ꎬ包括

‘Ｔｉｎｙ Ｍｏｏｎ’、 ‘ Ｔｉｎｙ Ｒｏｃｋｅｔ’、 ‘ Ｔｉｎｙ Ｐａｄｈｙｅ’、 ‘ Ｔｉｎｙ
Ｂｅｅ’、‘Ｔｉｎｙ Ｇｈｏｓｔ’ 和‘Ｙｅｌｌｏｗ Ｐｅａｒｌ’ ６ 个亚洲百合

(Ｌｉｌｉｕｍ Ａｓｉａｔｉｃａ Ｈｙｂｒｉｄｓ)杂种系(Ａ)的品种ꎻ‘Ｓｗｅｅｔ
Ｖａｌｌｅｙ’、‘Ｄｙｎａｍｉｘ’、‘Ｍｉｎｇｏ Ｏｒａｎｇｅ’、‘Ｓｕｍｍｅｒ Ｓｋｙ’、
‘Ｓｕｍｍｅｒ Ｓｎｏｗ’、‘Ｓｗｅｅｔ Ｓｕｇａｒ’、‘Ｅｙｅｌｉｎｅｒ’、‘Ａｃｕｍｅｎ’
和‘Ｍｉｓｔｅｒｙ Ｄｒｅａｍ’ ９ 个铁炮百合( Ｌｉｌｉｕｍ ｌｏｎｇｉｆｌｏｒｕｍ
Ｔｈｕｎｂ.)与亚洲百合杂种系(ＬＡ)的品种ꎻ‘Ｓｉｂｅｒｉａ’、
‘ Ｓｏｒｂｏｎｅ’、 ‘ Ｓｕｎｎｙ Ａｚｏｒｅｓ’、 ‘ Ａｆｔｅｒ Ｅｉｇｈｔ ’、 ‘ Ｓｕｎｎｙ
Ｍａｒｔｉｎｉｑｕｅ’、‘Ｌｏｔｕｓ Ｗｏｎｄｅｒ’、‘Ｌｓａｂｅｌｌａ’、‘Ｓｎｏｗｂｏａｒｄ’、
‘Ｍｏｎｉｃａ’ 和 ‘Ａｉｓｈａ’ １０ 个东方百合 ( Ｌｉｌｉｕｍ Ｏｒｉｅｎｔａｌ
Ｈｙｂｒｉｄｓ)杂种系 (Ｏ) 的品种ꎻ ‘Ｗｈｉｔｅ Ｅｙｅｓ’、 ‘Ｅｘｏｔｉｃ
Ｓｕｎ’、‘Ｃｏｎｃａ Ｄ’ｏｒ’、‘Ｐａｌａｚｚｏ’、‘Ｚａｍｂｅｓｉ’、‘Ｒｏｂｉｎａ’和
‘Ｆｒｉｓｏ’ ７ 个东方百合与喇叭百合 ( Ｌｉｌｉｕｍ Ｔｒｕｍｐｅｔ
Ｈｙｂｒｉｄｓ)杂种系(ＯＴ)的品种ꎮ 于 ２０２１ 年 ９ 月将 ３２
个百合品种栽植于南京农业大学湖熟花卉基地ꎻ同年

１０ 月ꎬ采集处于旺盛营养生长期的植株顶端的嫩叶ꎬ
每个品种采 ５~８ 株ꎬ每株采集 ３~５ 枚叶片ꎬ用锡箔纸

包好后放入液氮中冷冻ꎬ置于－８０ ℃冰箱保存、备用ꎮ
１.２　 方法

１.２.１　 ＤＮＡ 提取 　 参考文献 [ １８]ꎬ采用改良的

ＣＴＡＢ 法提取百合基因组 ＤＮＡꎮ 利用 ＮａｎｏＤｒｏｐ Ｏｎｅ
超微量分光光度计〔赛默飞世尔科技(中国)有限公

司〕 检测 ＤＮＡ 的浓度和纯度ꎬ 然后将其稀释到

９５
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１００ ｎｇμＬ－１ꎬ置于－２０ ℃冰箱保存、备用ꎮ
１.２.２　 ＳＲＡＰ－ＰＣＲ 反应程序及电泳检测　 ＳＲＡＰ－ＰＣＲ
体系总体积为 ２０.０ μＬꎬ包括 １０×ＰＣＲ Ｂｕｆｆｅｒ ２.０ μＬ、
２.５ ｎｍｏｌμＬ－１ ｄＮＴＰｓ １.８ μＬ、１０ ｎｍｏｌμＬ－１正向和反

向引物各 １.０ μＬ、５ ＵμＬ－１ＴａｑＤＮＡ 聚合酶 ０.２ μＬ、
１００ ｎｇμＬ－１模板 ＤＮＡ １.０ μＬ 和 ｄｄＨ２Ｏ １３.０ μＬꎮ 所

用试剂均购自宝生物工程(大连)有限公司ꎮ ＰＣＲ 扩

增程序为:９４ ℃预变性 ５ ｍｉｎꎻ９４ ℃变性 １ ｍｉｎ、３５ ℃
复性 １ ｍｉｎ、７２ ℃延伸 １ ｍｉｎꎬ共 ５ 个循环ꎻ９４ ℃变性

１ ｍｉｎ、５０ ℃复性 １ ｍｉｎ、７２ ℃延伸１ ｍｉｎꎬ共 ３５ 个循

环ꎻ ７２ ℃延伸 １０ ｍｉｎꎮ 扩增产物于 ４ ℃保存、备用ꎮ
ＰＣＲ 扩增结束后ꎬ用质量体积分数 ８％非变性聚

丙稀酰胺凝胶(ＰＡＧＥ)进行电泳分离ꎬ介质为 １×ＴＢＥ
缓冲液ꎬＰＣＲ 扩增产物加样量为 ５.０ μＬꎬ点样结束后

在 ２４０ Ｖ 恒压下电泳 ９０ ｍｉｎꎮ 电泳结束后用银染

法[１８]染色ꎬ并对所得电泳胶图拍照记录ꎮ
１.２.３　 引物筛选　 ＳＲＡＰ 正向和反向引物序列来源

于 Ｌｉ 等[１９]ꎬ由生工生物工程(上海)股份有限公司合

成ꎮ 基于前人在百合研究中筛选得到的 ５３ 对多态性

良好的 ＳＲＡＰ 引物[１５－１７]ꎬ本研究进一步筛选得到 １７
对引物ꎮ
１.３　 数据处理和分析

本试验仅对扩增条带清晰的多态性位点进行统

计ꎮ 在相同迁移位置上ꎬ有条带的记为“１”ꎬ没有条

带或条带不明显的记为“０”ꎻ品种条带缺失的记为

ＮＡ(在后续的软件分析中ꎬ根据不同软件对录入数据

的要求转换成相应的记录形式)ꎮ 标记条带的命名

方法为“引物对－扩增片段大小”ꎬ如“ＭＥ１１－ＥＭ８－
１１０”表示引物 ＭＥ１１－ＥＭ８ 在电泳图谱上 ＤＮＡ 大小

为１１０ ｂｐ处扩增出的多态性条带ꎮ 依此方法得到每

对引物的“０” “１”数据矩阵ꎬ利用 ＥＸＣＥＬ ２０１６ 软件

记录ꎬ并统计多态性条带数ꎮ 根据数理统计原理ꎬ
２ 个品种的指纹图谱完全相同的概率(Ｐ)的计算公

式为 Ｐ＝ １ / ２ｎꎬ式中ꎬｎ 表示该 ＳＲＡＰ 引物扩增出的多

态性条带数[２０]ꎮ
利用 Ｑｕａｎｔｉｔｙ Ｏｎｅ 软件计算多态性位点的大小ꎮ

利用 ＰＯＷＥＲＭＡＲＫＥＲ Ｖｅｒ.３.２５ 软件计算 Ｎｅｉｓ 基因

多样性指数和多态性信息含量指数ꎬ利用 ＮＴＳＹＳ ｐｃ
Ｖｅｒ.２.１０ｅ 软件计算不同品种间的遗传相似系数ꎬ并
采用 ＵＰＧＭＡ 方法进行聚类分析ꎮ

２　 结果和分析

２.１　 ＳＲＡＰ 标记多态性分析

结果(表 １)显示:筛选得到的 １７ 对多态性引物ꎬ
共扩增出 １７７ 个清晰的多态性条带ꎮ １７ 对引物扩增

表 １　 １７ 对多态性 ＳＲＡＰ 引物的扩增结果
Ｔａｂｌｅ １　 Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ １７ ｐａｉｒｓ ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ＳＲＡＰ ｐｒｉｍｅｒ

引物编号
Ｎｏ. ｏｆ
ｐｒｉｍｅｒ

引物序列(５′→３′) 　 Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ (５′→３′)

正向引物 Ｆｏｒｗａｒｄ ｐｒｉｍｅｒ 反向引物 Ｒｅｖｅｒｓｅ ｐｒｉｍｅｒ

多态性条带数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ

ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｂａｎｄ

Ｎｅｉｓ 基因多样性指数
Ｎｅｉｓ ｇｅｎｅ

ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

多态性信息含量指数
Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ

ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎｄｅｘ
ＭＥ４－ＥＭ５ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＣＣ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＡＣ １４ ０.３７７ ８ ０.３０１ ６
ＭＥ３－ＥＭ２ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＡＴ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＴＧＣ １０ ０.４０１ ４ ０.３１７ ８
ＭＥ３－ＥＭ１ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＡＴ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＡＴ １０ ０.３８２ ２ ０.３０３ ４
ＭＥ６－ＥＭ１ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＡＧ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＡＴ １３ ０.４５４ ２ ０.３４８ ４
ＭＥ１－ＥＭ３ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＴＡ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＧＡＣ １０ ０.４２７ １ ０.３３０ １
ＭＥ５－ＥＭ１ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＡＧ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＡＴ １１ ０.４４７ ６ ０.３４６ ７
ＭＥ３－ＥＭ１２ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＡＴ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＧＴＣ ８ ０.４４８ ０ ０.３４７ １
ＭＥ６－ＥＭ４ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＡＧ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＴＧＡ １１ ０.４１８ ６ ０.３２４ １
ＭＥ６－ＥＭ１１ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＡＧ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＴＣＧ ８ ０.４５３ ６ ０.３４９ ８
ＭＥ７－ＥＭ５ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＴＧ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＡＣ ５ ０.４４０ ６ ０.３４２ １
ＭＥ７－ＥＭ８ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＴＧ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＧＣ １０ ０.４２９ ９ ０.３３４ ６
ＭＥ１０－ＥＭ３ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＴＧ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＧＡＣ １１ ０.４７５ ６ ０.３６２ ３
ＭＥ１０－ＥＭ１０ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＴＧ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＴＡＧ １３ ０.４３３ ４ ０.３３５ ９
ＭＥ１１－ＥＭ８ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＣＡ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＧＣ １８ ０.４４７ ６ ０.３４４ ８
ＭＥ１２－ＥＭ１ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＧＡＴ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＡＴ ８ ０.３６６ ８ ０.２８６ ４
ＭＥ１２－ＥＭ４ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＧＡＴ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＴＧＡ ７ ０.４４１ ２ ０.３４２ ５
ＭＥ１２－ＥＭ１２ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＧＡＴ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＧＴＣ １０ ０.３７７ ９ ０.３０２ ９

均值 Ａｖｅｒａｇｅ １０.４ ０.４２４ ９ ０.３３０ ６

０６
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出的多态性条带数在 ５~１８ 之间ꎬ引物 ＭＥ１１－ＥＭ８ 扩

增出的多态性条带数最多ꎬ引物 ＭＥ７－ＥＭ５ 扩增出的

多态性条带数最少ꎬ平均每对引物扩增出的多态性条

带数为 １０.４ꎮ １７ 对引物的 Ｎｅｉｓ 基因多样性指数在

０.３６６ ８~０.４７５ ６ 之间ꎬ平均 Ｎｅｉｓ 基因多样性指数为

０.４２４ ９ꎬ引物 ＭＥ１０－ＥＭ３ 的 Ｎｅｉｓ 基因多样性指数最

高ꎬ引物 ＭＥ１２－ＥＭ１ 的 Ｎｅｉｓ 基因多样性指数最低ꎮ
１７ 对引物的多态性信息含量指数(ＰＩＣ)在０.２８６ ４ ~
０.３６２ ３ 之间ꎬ平均 ＰＩＣ 值为 ０. ３３０ ６ꎬ引物 ＭＥ１０ －
ＥＭ３ 的 ＰＩＣ 值最高ꎬ引物 ＭＥ１２－ＥＭ１ 的 ＰＩＣ 值最低ꎮ
２.２　 遗传相似系数和聚类分析

基于 ＳＲＡＰ 数据分析得到 ３２ 个百合品种的遗传

相似系数(表 ２)ꎮ 结果显示:不同百合品种间的遗传

相似系数(ＧＳ)为 ０.３５６ ~ ０.８３６ꎬ平均值为 ０.５６１ꎬ其
中ꎬ‘ Ｔｉｎｙ Ｂｅｅ’ 与 ‘ Ｓｕｎｎｙ Ａｚｏｒｅｓ’ 间的 ＧＳ 值最小ꎬ
‘Ｐａｌａｚｚｏ’与‘Ｒｏｂｉｎａ’间的 ＧＳ 值最大ꎮ ６ 个亚洲百合

杂种系(Ａ)品种间的 ＧＳ 值为 ０.５５４~０.７３５ꎬ平均值为

０.６３８ꎻ９ 个铁炮百合与亚洲百合杂种系(ＬＡ)品种间

的 ＧＳ 值为 ０.６０８ ~ ０.７５３ꎬ平均值为 ０.６７４ꎻ１０ 个东方

百合杂种系(Ｏ)品种间的 ＧＳ 值为 ０.５９３~０.８０８ꎬ平均

值为 ０.７０９ꎻ７ 个东方百合与喇叭百合杂种系(ＯＴ)品
种间的 ＧＳ 值为 ０.５４５~０.８３６ꎬ平均值为 ０.６７５ꎮ

聚类分析结果(图 １)显示:在 ＧＳ 值为 ０.５７８ 处ꎬ
３２ 个百合品种可分为 ２ 个类群:类群Ⅰ包含 １５ 个品

表 ２　 ３２ 个百合品种的遗传相似系数１)

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ｏｆ ３２ Ｌｉｌｉｕｍ ｓｐｐ. ｃｕｌｔｉｖａｒｓ１)

品种
Ｃｕｌｔｉｖａｒ

不同品种间的遗传相似系数　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ａｍｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ

１ ２ ３ ４ ５ ６ ７ ８ ９ １０ １１ １２ １３ １４ １５ １６

１ １.０００
２ ０.７０１ １.０００
３ ０.６２７ ０.５９０ １.０００
４ ０.６３３ ０.６１６ ０.６８１ １.０００
５ ０.６３８ ０.６３３ ０.５５４ ０.６１０ １.０００
６ ０.６８４ ０.７３５ ０.６０８ ０.６３３ ０.６２７ １.０００
７ ０.６３３ ０.６０５ ０.６０８ ０.５４８ ０.５６５ ０.６６７ １.０００
８ ０.６６７ ０.６２７ ０.５８４ ０.６６１ ０.６３３ ０.６６７ ０.６５０ １.０００
９ ０.６０５ ０.６３３ ０.５７２ ０.６１０ ０.５７１ ０.６８４ ０.７１２ ０.６４４ １.０００

１０ ０.６３３ ０.６２１ ０.６１３ ０.６３９ ０.６０８ ０.６５７ ０.６２７ ０.６６３ ０.６４５ １.０００
１１ ０.６６１ ０.６１０ ０.５８４ ０.６３３ ０.６１６ ０.６５０ ０.６８９ ０.７０１ ０.６９５ ０.６６９ １.０００
１２ ０.６２７ ０.５９９ ０.６０８ ０.６４４ ０.５８２ ０.５５９ ０.６６７ ０.６４４ ０.６９５ ０.６５１ ０.６９５ １.０００
１３ ０.６０６ ０.６５３ ０.６５４ ０.６１２ ０.６００ ０.６９４ ０.７２４ ０.６６５ ０.７０６ ０.７０４ ０.７１２ ０.７５３ １.０００
１４ ０.６２７ ０.５９９ ０.６２７ ０.６３３ ０.６６１ ０.６０５ ０.７０１ ０.６４４ ０.６８４ ０.６０８ ０.６６１ ０.６９５ ０.６５３ １.０００
１５ ０.５７６ ０.６０５ ０.５８４ ０.６２７ ０.６４４ ０.６３３ ０.６２７ ０.６９５ ０.６３３ ０.６３９ ０.６８９ ０.６４４ ０.６４７ ０.７４６ １.０００
１６ ０.３８９ ０.４１３ ０.４３０ ０.４４３ ０.４１９ ０.４２５ ０.４７３ ０.４１３ ０.４０１ ０.４４２ ０.３７７ ０.４６７ ０.４３８ ０.４１３ ０.４１３ １.０００
１７ ０.４２９ ０.４０１ ０.４４０ ０.４１２ ０.３９６ ０.４４１ ０.４２４ ０.４３５ ０.３９６ ０.４１０ ０.４１８ ０.４０７ ０.３８８ ０.３７３ ０.４０１ ０.６８９
１８ ０.３９６ ０.３９０ ０.４１６ ０.３５６ ０.４６３ ０.３６２ ０.４４６ ０.４４６ ０.３８４ ０.４１６ ０.４１８ ０.４２９ ０.４００ ０.４０７ ０.４２４ ０.７２５
１９ ０.４１２ ０.４１８ ０.４５２ ０.３８４ ０.４６９ ０.４１２ ０.４４１ ０.４５２ ０.３７９ ０.４５８ ０.４３５ ０.４５８ ０.４２４ ０.４０１ ０.４４１ ０.７３１
２０ ０.４２９ ０.４３５ ０.４２２ ０.４２４ ０.５２０ ０.４２９ ０.４５８ ０.５０３ ０.４５２ ０.４７０ ０.４７５ ０.４４１ ０.３８２ ０.４８６ ０.４９２ ０.７５５
２１ ０.４９７ ０.４２４ ０.５１２ ０.４５８ ０.４７５ ０.４１８ ０.４６９ ０.５１４ ０.４５２ ０.５００ ０.４９７ ０.４８６ ０.４２９ ０.４４１ ０.４５８ ０.６８９
２２ ０.４８０ ０.４５２ ０.４５８ ０.４２９ ０.５１４ ０.４２４ ０.４６３ ０.５３１ ０.４４６ ０.４９４ ０.５１４ ０.４６９ ０.４４１ ０.４５８ ０.４６３ ０.５９３
２３ ０.４９７ ０.４１２ ０.５０６ ０.４９２ ０.４９７ ０.４６３ ０.５２５ ０.５５９ ０.４８６ ０.５０６ ０.５０９ ０.４８６ ０.４３５ ０.５２０ ０.４９２ ０.６５３
２４ ０.３９６ ０.４５６ ０.４３０ ０.３９１ ０.４６８ ０.４６２ ０.５１５ ０.４７３ ０.４５０ ０.５０６ ０.４２６ ０.４４４ ０.４２６ ０.４５０ ０.４２０ ０.６６７
２５ ０.４１２ ０.４２９ ０.５００ ０.４４１ ０.４６９ ０.４４６ ０.４７５ ０.５０９ ０.４２４ ０.５２４ ０.４６９ ０.４６９ ０.４４１ ０.４２４ ０.４５２ ０.６７７
２６ ０.４６３ ０.４２４ ０.４９４ ０.４８０ ０.４９７ ０.４６３ ０.５１４ ０.５２５ ０.４６３ ０.５００ ０.５２０ ０.４９７ ０.４６５ ０.４８６ ０.４８０ ０.６８９
２７ ０.４８２ ０.４７０ ０.５４２ ０.４６４ ０.４３４ ０.５１２ ０.５６０ ０.５００ ０.４７６ ０.５４２ ０.５００ ０.５００ ０.５４１ ０.５０６ ０.４７６ ０.６４７
２８ ０.４８６ ０.４８０ ０.４３４ ０.４６９ ０.４２９ ０.４６３ ０.５０３ ０.５０３ ０.４６３ ０.４５８ ０.４８６ ０.４８６ ０.４８２ ０.４７５ ０.４６９ ０.６３５
２９ ０.４８６ ０.４９２ ０.４５８ ０.４５８ ０.５０９ ０.５２０ ０.４５８ ０.４５８ ０.４７５ ０.５１８ ０.４１８ ０.４７５ ０.４４７ ０.４６３ ０.４４６ ０.６４７
３０ ０.５１２ ０.４５８ ０.４９０ ０.４７６ ０.４８２ ０.４９４ ０.５１２ ０.５３６ ０.４７６ ０.４３９ ０.４８８ ０.５００ ０.４８４ ０.５１８ ０.５２４ ０.６７３
３１ ０.４８０ ０.４８６ ０.４７０ ０.４８６ ０.５３７ ０.４８０ ０.４６３ ０.４７５ ０.４４６ ０.４８２ ０.４３５ ０.５３７ ０.４６５ ０.５１４ ０.５０９ ０.５９９
３２ ０.５２１ ０.５０９ ０.５３９ ０.４９１ ０.５３９ ０.４８５ ０.４４９ ０.５０９ ０.４６７ ０.４８７ ０.４７３ ０.４８５ ０.４９４ ０.４９１ ０.４６７ ０.５４８
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续表２　 Ｔａｂｌｅ ２ (Ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ)

品种
Ｃｕｌｔｉｖａｒ

不同品种间的遗传相似系数　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ａｍｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ

１７ １８ １９ ２０ ２１ ２２ ２３ ２４ ２５ ２６ ２７ ２８ ２９ ３０ ３１ ３２

１７ １.０００
１８ ０.７０６ １.０００
１９ ０.６５５ ０.７４６ １.０００
２０ ０.６７２ ０.７４０ ０.７９１ １.０００
２１ ０.６８４ ０.７０６ ０.７２３ ０.７６３ １.０００
２２ ０.６６７ ０.６８９ ０.７０６ ０.７１２ ０.７５７ １.０００
２３ ０.６６１ ０.６３８ ０.６５５ ０.７０６ ０.８０８ ０.７４６ １.０００
２４ ０.６８１ ０.６４５ ０.６７５ ０.７２８ ０.７２８ ０.７３４ ０.７１６ １.０００
２５ ０.６８９ ０.６７８ ０.７４０ ０.７３５ ０.７８０ ０.７１８ ０.７５７ ０.７８１ １.０００
２６ ０.６７２ ０.６６１ ０.７０１ ０.７０６ ０.７８５ ０.７１２ ０.７６３ ０.７３４ ０.７６８ １.０００
２７ ０.６０８ ０.６４５ ０.６６９ ０.６３９ ０.６９３ ０.６５１ ０.６６３ ０.７２２ ０.７０５ ０.６８７ １.０００
２８ ０.６６１ ０.６３８ ０.６２２ ０.６５０ ０.６６１ ０.６４４ ０.６２７ ０.６４５ ０.７１２ ０.６９５ ０.７７１ １.０００
２９ ０.６８４ ０.６７２ ０.７０１ ０.７４０ ０.７７４ ０.７２３ ０.７２９ ０.７４０ ０.７３５ ０.６９５ ０.７１１ ０.６８４ １.０００
３０ ０.６５１ ０.６６３ ０.６６９ ０.６５１ ０.６６３ ０.６８１ ０.６８７ ０.６２７ ０.６８７ ０.７１１ ０.６５８ ０.７０５ ０.６４５ １.０００
３１ ０.６４４ ０.６８９ ０.６５０ ０.７２３ ０.７１２ ０.７２９ ０.７０１ ０.７１０ ０.７２９ ０.６５５ ０.６７５ ０.６８９ ０.８３６ ０.６８１ １.０００
３２ ０.５８１ ０.５５１ ０.５２７ ０.５８７ ０.５７５ ０.６２３ ０.５８７ ０.５４７ ０.５８７ ０.６０５ ０.５４５ ０.６１７ ０.６７７ ０.５８３ ０.６４７ １.０００

　 １) １: ‘Ｔｉｎｙ Ｍｏｏｎ’ꎻ ２: ‘ Ｔｉｎｙ Ｒｏｃｋｅｔ’ꎻ ３: ‘ Ｔｉｎｙ Ｐａｄｈｙｅ’ꎻ ４: ‘ Ｔｉｎｙ Ｂｅｅ’ꎻ ５: ‘ Ｔｉｎｙ Ｇｈｏｓｔ’ꎻ ６: ‘ Ｙｅｌｌｏｗ Ｐｅａｒｌ’ꎻ ７: ‘ Ｓｗｅｅｔ Ｖａｌｌｅｙ’ꎻ ８:
‘Ｄｙｎａｍｉｘ’ꎻ ９: ‘Ｍｉｎｇｏ Ｏｒａｎｇｅ’ꎻ １０: ‘Ｓｕｍｍｅｒ Ｓｋｙ’ꎻ １１: ‘Ｓｕｍｍｅｒ Ｓｎｏｗ’ꎻ １２: ‘Ｓｗｅｅｔ Ｓｕｇａｒ’ꎻ １３: ‘Ｅｙｅｌｉｎｅｒ’ꎻ １４: ‘Ａｃｕｍｅｎ’ꎻ １５: ‘Ｍｉｓｔｅｒｙ
Ｄｒｅａｍ’ꎻ １６: ‘ Ｓｉｂｅｒｉａ’ꎻ １７: ‘ Ｓｏｒｂｏｎｅ’ꎻ １８: ‘ Ｓｕｎｎｙ Ａｚｏｒｅｓ’ꎻ １９: ‘ Ａｆｔｅｒ Ｅｉｇｈｔ’ꎻ ２０: ‘ Ｓｕｎｎｙ Ｍａｒｔｉｎｉｑｕｅ’ꎻ ２１: ‘ Ｌｏｔｕｓ Ｗｏｎｄｅｒ’ꎻ ２２:
‘Ｌｓａｂｅｌｌａ’ꎻ ２３: ‘Ｓｎｏｗｂｏａｒｄ’ꎻ ２４: ‘Ｍｏｎｉｃａ’ꎻ ２５: ‘Ａｉｓｈａ’ꎻ ２６: ‘Ｗｈｉｔｅ Ｅｙｅｓ’ꎻ ２７: ‘Ｅｘｏｔｉｃ Ｓｕｎ’ꎻ ２８: ‘Ｃｏｎｃａ Ｄ’ ｏｒ’ꎻ ２９: ‘Ｐａｌａｚｚｏ’ꎻ ３０:
‘Ｚａｍｂｅｓｉ’ꎻ ３１: ‘Ｒｏｂｉｎａ’ꎻ ３２: ‘Ｆｒｉｓｏ’ .

图 １　 基于 ＳＲＡＰ 标记的 ３２ 个百合品种的 ＵＰＧＭＡ 聚类图
Ｆｉｇ. １　 ＵＰＧＭＡ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ３２ Ｌｉｌｉｕｍ ｓｐｐ. ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＳＲＡＰ ｍａｒｋｅｒｓ
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种ꎬ均属于 Ａ 和 ＬＡ 百合杂种系ꎻ类群Ⅱ包含 １７ 个品

种ꎬ均属于 Ｏ 和 ＯＴ 百合杂种系ꎮ 在 ＧＳ 值为 ０.６３２
处ꎬ类群Ⅰ可进一步分为 ３ 个亚类群ꎬ类群Ⅱ可进一

步分为 ２ 个亚类群:亚类群Ⅰａ 包含‘ Ｔｉｎｙ Ｍｏｏｎ’、
‘Ｔｉｎｙ Ｒｏｃｋｅｔ’、‘Ｙｅｌｌｏｗ Ｐｅａｒｌ’和‘Ｔｉｎｙ Ｇｈｏｓｔ’４ 个品

种ꎬ均属于 Ａ 百合杂种系ꎻ亚类群Ⅰｂ 包含 ‘ Ｓｗｅｅｔ
Ｖａｌｌｅｙ’、 ‘ Ｍｉｎｇｏ Ｏｒａｎｇｅ’、 ‘ Ｓｕｍｍｅｒ Ｓｎｏｗ’、 ‘ Ｓｗｅｅｔ
Ｓｕｇａｒ’、‘Ｅｙｅｌｉｎｅｒ’、‘Ｄｙｎａｍｉｘ’、‘Ａｃｕｍｅｎ’、‘Ｍｉｓｔｅｒｙ
Ｄｒｅａｍ’和‘Ｓｕｍｍｅｒ Ｓｋｙ’９ 个品种ꎬ均属于 ＬＡ 百合杂

种系ꎻ亚类群Ⅰｃ 包含‘ Ｔｉｎｙ Ｐａｄｈｙｅ’和‘ Ｔｉｎｙ Ｂｅｅ’
２ 个品种ꎬ均属于 Ａ 百合杂种系ꎻ亚类群Ⅱａ 包含

‘ Ｓｏｒｂｏｎｅ ’、 ‘ Ｓｉｂｅｒｉａ ’、 ‘ Ｓｕｎｎｙ Ａｚｏｒｅｓ ’、 ‘ Ａｆｔｅｒ
Ｅｉｇｈｔ ’、 ‘ Ｓｕｎｎｙ Ｍａｒｔｉｎｉｑｕｅ ’、 ‘ Ｌｏｔｕｓ Ｗｏｎｄｅｒ ’、
‘ Ｓｎｏｗｂｏａｒｄ ’、 ‘ Ｗｈｉｔｅ Ｅｙｅｓ ’、 ‘ Ｍｏｎｉｃａ ’、 ‘ Ａｉｓｈａ ’、
‘Ｌｓａｂｅｌｌａ ’、 ‘ Ｐａｌａｚｚｏ ’、 ‘ Ｒｏｂｉｎａ ’、 ‘ Ｅｘｏｔｉｃ Ｓｕｎ ’、
‘Ｃｏｎｃａ Ｄ’ｏｒ’、‘Ｚａｍｂｅｓｉ’１６ 个品种ꎬ属于 Ｏ 和 ＯＴ 百

合杂种系ꎻ亚类群Ⅱｂ 仅包含‘Ｆｒｉｓｏ’１ 个品种ꎬ属于

ＯＴ 百合杂种系ꎮ
２.３　 指纹图谱构建

在筛选出的 １７ 对多态性引物中ꎬ引物 ＭＥ１１－
ＥＭ８ 可将 ３２ 个百合品种完全区分开ꎬ其对 ３２ 个百合

品种 ＤＮＡ 的扩增结果见图 ２ꎮ 结果显示:基于引物

ＭＥ１１－ＥＭ８ 扩增出的 ３２ 个百合品种的 ＤＮＡ 扩增条

带清晰ꎬ可用于指纹图谱构建ꎮ
选择引物 ＭＥ１１－ＥＭ８ 扩增出的 １８ 个清晰明显

的多态性条带构建 ３２ 个百合品种的 ＤＮＡ 指纹图谱ꎬ
多态性条带的 ＤＮＡ 片段长度分别为 ７５、１１０、１２６、
１４６、１５８、１７０、１７６、１８７、１９７、２１６、２１７、２３８、２５７、２７７、
２９３、３０４、３５９ 和 ４１０ ｂｐꎬ结果见图 ３ꎮ 统计结果显示:
引物 ＭＥ１１－ＥＭ８ 扩增出 １８ 个多态性条带ꎬ则出现

２ 个品种的指纹图谱完全相同的概率为 Ｐ ＝ １ / ２１８ꎬ指
纹图谱的置信概率高达 ９９.９９％ꎮ

Ｍ: ＤＬ２０００ ＤＮＡ ｍａｒｋｅｒ. １: ‘Ｔｉｎｙ Ｍｏｏｎ’ꎻ ２: ‘Ｔｉｎｙ Ｒｏｃｋｅｔ’ꎻ ３: ‘Ｔｉｎｙ Ｐａｄｈｙｅ’ꎻ ４: ‘Ｔｉｎｙ Ｂｅｅ’ꎻ ５: ‘Ｔｉｎｙ Ｇｈｏｓｔ’ꎻ ６: ‘Ｙｅｌｌｏｗ Ｐｅａｒｌ’ꎻ ７: ‘Ｓｗｅｅｔ
Ｖａｌｌｅｙ’ꎻ ８: ‘Ｄｙｎａｍｉｘ’ꎻ ９: ‘Ｍｉｎｇｏ Ｏｒａｎｇｅ’ꎻ １０: ‘Ｓｕｍｍｅｒ Ｓｋｙ’ꎻ １１: ‘Ｓｕｍｍｅｒ Ｓｎｏｗ’ꎻ １２: ‘Ｓｗｅｅｔ Ｓｕｇａｒ’ꎻ １３: ‘Ｅｙｅｌｉｎｅｒ’ꎻ １４: ‘Ａｃｕｍｅｎ’ꎻ １５:
‘Ｍｉｓｔｅｒｙ Ｄｒｅａｍ’ꎻ １６: ‘Ｓｉｂｅｒｉａ’ꎻ １７: ‘ Ｓｏｒｂｏｎｅ’ꎻ １８: ‘ Ｓｕｎｎｙ Ａｚｏｒｅｓ’ꎻ １９: ‘ Ａｆｔｅｒ Ｅｉｇｈｔ’ꎻ ２０: ‘ Ｓｕｎｎｙ Ｍａｒｔｉｎｉｑｕｅ’ꎻ ２１: ‘ Ｌｏｔｕｓ Ｗｏｎｄｅｒ’ꎻ ２２:
‘Ｌｓａｂｅｌｌａ’ꎻ ２３: ‘Ｓｎｏｗｂｏａｒｄ’ꎻ ２４: ‘Ｍｏｎｉｃａ’ꎻ ２５: ‘ Ａｉｓｈａ’ꎻ ２６: ‘Ｗｈｉｔｅ Ｅｙｅｓ’ꎻ ２７: ‘ Ｅｘｏｔｉｃ Ｓｕｎ’ꎻ ２８: ‘ Ｃｏｎｃａ Ｄ’ ｏｒ’ꎻ ２９: ‘ Ｐａｌａｚｚｏ’ꎻ ３０:
‘Ｚａｍｂｅｓｉ’ꎻ ３１: ‘Ｒｏｂｉｎａ’ꎻ ３２: ‘Ｆｒｉｓｏ’ .

图 ２　 引物 ＭＥ１１－ＥＭ８ 对 ３２ 个百合品种 ＤＮＡ 的扩增结果
Ｆｉｇ. ２　 Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ３２ Ｌｉｌｉｕｍ ｓｐｐ. ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｗｉｔｈ ｐｒｉｍｅｒ ＭＥ１１￣ＥＭ８
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１: ‘Ｔｉｎｙ Ｍｏｏｎ’ꎻ ２: ‘Ｔｉｎｙ Ｒｏｃｋｅｔ’ꎻ ３: ‘Ｔｉｎｙ Ｐａｄｈｙｅ’ꎻ ４: ‘Ｔｉｎｙ Ｂｅｅ’ꎻ ５: ‘Ｔｉｎｙ Ｇｈｏｓｔ’ꎻ ６: ‘Ｙｅｌｌｏｗ Ｐｅａｒｌ’ꎻ ７: ‘Ｓｗｅｅｔ Ｖａｌｌｅｙ’ꎻ ８: ‘Ｄｙｎａｍｉｘ’ꎻ
９: ‘Ｍｉｎｇｏ Ｏｒａｎｇｅ’ꎻ １０: ‘ Ｓｕｍｍｅｒ Ｓｋｙ’ꎻ １１: ‘ Ｓｕｍｍｅｒ Ｓｎｏｗ’ꎻ １２: ‘ Ｓｗｅｅｔ Ｓｕｇａｒ’ꎻ １３: ‘ Ｅｙｅｌｉｎｅｒ’ꎻ １４: ‘ Ａｃｕｍｅｎ’ꎻ １５: ‘ Ｍｉｓｔｅｒｙ Ｄｒｅａｍ’ꎻ
１６: ‘Ｓｉｂｅｒｉａ’ꎻ １７: ‘Ｓｏｒｂｏｎｅ ’ꎻ １８: ‘ Ｓｕｎｎｙ Ａｚｏｒｅｓ ’ꎻ １９: ‘ Ａｆｔｅｒ Ｅｉｇｈｔ ’ꎻ ２０: ‘ Ｓｕｎｎｙ Ｍａｒｔｉｎｉｑｕｅ ’ꎻ ２１: ‘ Ｌｏｔｕｓ Ｗｏｎｄｅｒ ’ꎻ ２２: ‘ Ｌｓａｂｅｌｌａ ’ꎻ
２３: ‘Ｓｎｏｗｂｏａｒｄ’ꎻ ２４: ‘Ｍｏｎｉｃａ’ꎻ ２５: ‘ Ａｉｓｈａ’ꎻ ２６: ‘Ｗｈｉｔｅ Ｅｙｅｓ’ꎻ ２７: ‘ Ｅｘｏｔｉｃ Ｓｕｎ’ꎻ ２８: ‘ Ｃｏｎｃａ Ｄ’ ｏｒ’ꎻ ２９: ‘ Ｐａｌａｚｚｏ’ꎻ ３０: ‘ Ｚａｍｂｅｓｉ’ꎻ
３１: ‘Ｒｏｂｉｎａ’ꎻ ３２: ‘Ｆｒｉｓｏ’ .

图 ３　 基于引物 ＭＥ１１－ＥＭ８ 扩增结果构建的 ３２ 个百合品种 ＤＮＡ 指纹图谱
Ｆｉｇ. ３　 ＤＮＡ ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｉｎｇ ｏｆ ３２ Ｌｉｌｉｕｍ ｓｐｐ. ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｂｙ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ｐｒｉｍｅｒ ＭＥ１１￣ＥＭ８

３　 讨论和结论

品种鉴定在植物育种和农业生产等方面具有重

要意义ꎬ是保护植物品种权、防止假冒劣质品种进入

市场的重要手段[２１ꎬ２２]ꎮ 常用的品种鉴定方法有形态

学鉴定、细胞学鉴定、生理生化鉴定和分子标记鉴

定[２３]ꎮ 其中ꎬ分子标记鉴定法从 ＤＮＡ 水平揭示了基

因组结构和排列的特点及碱基序列差异ꎬ检测位点数

量多ꎬ稳定性和可靠性较好[２４]ꎮ 本研究筛选到的 １７
对多态性 ＳＲＡＰ 引物共扩增出 １７７ 个多态性条带ꎬ平
均每对引物扩增 １０.４ 个多态性条带ꎬ平均多态性条

带数多于石斛兰(Ｄｅｎｄｒｏｂｉｕｍ ｎｏｂｉｌｅ Ｌｉｎｄｌ.) [２５]和孤挺

花(Ｈｉｐｐｅａｓｔｒｕｍ ｈｙｂｒｉｄｕｍ Ｈｏｒｔ.) [２６] 等花卉ꎮ １７ 对引

物的平均多态性信息含量指数(ＰＩＣ)为 ０.３３０ ６ꎬ且每

对引物的 ＰＩＣ 值均大于 ０.２５ꎬ根据 Ｂｏｔｓｔｅｉｎ 等[２７]提出

的度量基因座位变异程度的多态性信息含量标准

(当 ０.２５<ＰＩＣ<０.５０ 时ꎬ此位点表现为中度多态性信

息含量)ꎬ本研究筛选的 ＳＲＡＰ 引物均包含了中度多

态性信息ꎬ适合进行后续的分析鉴定ꎮ
百合品种资源丰富ꎬ遗传背景复杂ꎮ 本研究中ꎬ

３２ 个百合品种间的遗传相似系数(ＧＳ)为 ０. ３５６ ~
０.８３６ꎬ平均值为 ０.５６１ꎬ说明这些进口的观赏百合品

种在 ＤＮＡ 水平上存在丰富的遗传多样性ꎮ 在 ３２ 个

百合品种中ꎬ同一杂种系的品种间的 ＧＳ 最小值均大

于 ０.５４ꎬ说明同一杂种系的百合品种具有更近的亲缘

关系ꎬ遗传背景可能更加相似ꎮ 聚类分析结果显示:
在 ＧＳ 值为 ０.５７８ 处ꎬ３２ 个百合品种可分为 ２ 个类群ꎬ
其中ꎬ亚洲百合杂种系(Ａ)和铁炮百合与亚洲百合杂

种系(ＬＡ)的品种聚为类群Ⅰꎬ东方百合杂种系(Ｏ)
和东方百合与喇叭百合杂种系(ＯＴ)的品种聚为类群

Ⅱꎬ聚类结果与百合的杂交育种史相吻合ꎬ也与 Ｃｕｉ
等[２８]和肖伟等[３] 基于 ＩＳＳＲ 标记研究的不同百合杂

种系间的遗传关系的结果一致ꎮ 进一步分析发现ꎬ在
ＧＳ 值为 ０.６３２ 处ꎬ类群Ⅱ可进一步被分为 ２ 个亚类

群ꎬ其中ꎬ亚类群Ⅱｂ 仅包含‘ Ｆｒｉｓｏ’ １ 个品种ꎬ说明

‘Ｆｒｉｓｏ’与其他供试的 Ｏ 和 ＯＴ 百合杂种系品种间的

亲缘关系较远ꎬ在未来百合新品种的选育中ꎬ其可作

为特殊的亲本材料以增加新品种间的遗传差异ꎮ
ＤＮＡ 指纹图谱构建的原则是用尽可能少的引物

区分尽可能多的品种[２９]ꎮ 在本研究筛选到的 １７ 对

多态性引物中ꎬ引物 ＭＥ１１－ＥＭ８ 可将 ３２ 个百合品种

完全区分开ꎬ基于其扩增出的 １８ 个多态性条带构建

了 ３２ 个百合品种的 ＤＮＡ 指纹图谱ꎬ指纹图谱的置信

概率高达 ９９.９９％ꎬ说明构建的 ＤＮＡ 指纹图谱在鉴定

百合品种上具有很好的准确性ꎮ 当然ꎬ随着百合品种
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数量的增加ꎬ需要不断选择和增加核心引物ꎬ适时扩

充百合品种的指纹图谱数据库ꎬ以保证指纹图谱数据

的准确性和可靠性ꎮ
综上所述ꎬ引物 ＭＥ１１－ＥＭ８ 可将 ３２ 个百合品种

完全区分开ꎬ依据其构建的 ＤＮＡ 指纹图谱在鉴定百

合品种上具有很好的准确性ꎬ可用于百合品种资源的

鉴定ꎻ在未来百合新品种的选育中ꎬ‘Ｆｒｉｓｏ’可作为特

殊的亲本材料以增加新品种间的遗传差异ꎮ
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