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基于 ＳＮＰ 分子标记的 ２２１ 份荔枝品种(品系)的
遗传多样性分析及核心种质库构建
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摘要: 以 ２２１ 份荔枝(Ｌｉｔｃｈｉ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ Ｓｏｎｎ.)品种(品系)为研究样本ꎬ采用 ＳＮＰ 分子标记对供试样本的遗传多样性

和遗传结构进行分析ꎬ在此基础上构建荔枝核心种质库并进行验证和评价ꎮ 结果表明:１９ 对 ＳＮＰ 引物的观测等位

基因数均为 ２ꎬ有效等位基因数为 １.１~２.０ꎬＳｈａｎｎｏｎｓ 信息指数为 ０.２３６~０.６９２ꎬ观测杂合度为 ０.０８１~ ０.５６１ꎬ期望杂

合度为 ０.１１９~０.４９９ꎬ多态性信息含量为 ０.１１２ ~ ０.３７４ꎻ根据果实成熟期ꎬ供试样本分为晚熟、中熟、早熟和特早熟

４ 个品种(品系)群体ꎬ其中ꎬ早熟品种(品系)群体的遗传多样性最高ꎬ晚熟品种(品系)群体的遗传多样性最低ꎮ 供

试样本个体间的遗传变异贡献率为 ８５％ꎬ群体间和群体内的遗传变异贡献率分别为 １０％和 ５％ꎻ不同群体间的果实

成熟时间相差越大ꎬ其遗传分化系数和遗传距离越大ꎬ其中ꎬ晚熟品种(品系)群体与中熟、早熟和特早熟品种(品
系)群体间的遗传距离依次增大ꎬ遗传距离分别为 ０.０１４、０.０９１ 和 ０.３５２ꎮ 遗传结构分析和聚类分析结果基本一致ꎬ
通过遗传结构分析ꎬ供试样本被分为 ２ 组ꎬａ 组包含 １８１ 份样本ꎬ主要为中熟和晚熟品种(品系)以及极少量的早熟

品种(品系)ꎻｂ 组包含 ４０ 份样本ꎬ包括所有特早熟品种(品系)、大部分早熟品种(品系)、少部分中熟品种(品系)
及极少部分晚熟品种(品系)ꎻａ 组和 ｂ 组的绝大部分样本分别对应聚类分析的Ⅲ组及Ⅰ组和Ⅱ组ꎮ 综合分析结果

表明:供试荔枝品种(品系)的遗传多样性水平较高ꎬ且遗传变异主要发生在个体间ꎻ群体间的遗传分化系数和遗传

距离均与果实成熟期相关ꎮ 按照不同取样比例构建核心种质库ꎬ以 ２０％取样比例构建的核心种质库〔包含 ４４ 份品

种(品系)〕的观测等位基因数、有效等位基因数、Ｓｈａｎｎｏｎｓ 信息指数、观测杂合度、期望杂合度的保留率最高ꎬ分别

为 １００％、１００％、１０６％、１０３％和 １０７％ꎻ经检验ꎬ构建的核心种质库能充分体现原有品种(品系)的遗传多样性ꎬ较全

面地保留供试荔枝品种(品系)的相关信息ꎮ

关键词: 荔枝ꎻ 品种(品系)ꎻ ＳＮＰ 分子标记ꎻ 遗传多样性ꎻ 遗传结构ꎻ 核心种质库
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ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｒａｔｉｏｓꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｒｅｔｅｎｔｉｏｎ ｒａｔｅｓ ｏｆ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ａｌｌｅｌｅｓꎬ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ
ａｌｌｅｌｅｓꎬ Ｓｈａｎｎｏｎｓ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘꎬ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙꎬ ａｎｄ ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｒｅ
ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｒａｔｉｏ ｏｆ ２０％ ａｒｅ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔꎬ ｗｈｉｃｈ ａｒｅ １００％ꎬ １００％ꎬ １０６％ꎬ
１０３％ꎬ ａｎｄ １０７％ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙꎻ ａｆｔｅｒ ｔｅｓｔｉｎｇꎬ ｔｈｅ ｃｏｒｅ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｓ ｃａｎ ｆｕｌｌｙ ｒｅｆｌｅｃｔ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ
ｏｒｉｇｉｎａｌ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ (ｓｔｒａｉｎｓ)ꎬ ａｎｄ ｒｅｔａｉｎ ｒｅｌｅｖａｎｔ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｅｓｔ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ (ｓｔｒａｉｎｓ) ｏｆ Ｌ. ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｌｉｔｃｈｉ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ Ｓｏｎｎ.ꎻ ｃｕｌｔｉｖａｒ (ｓｔｒａｉｎ)ꎻ ＳＮＰ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒꎻ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎻ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎻ ｃｏｒｅ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ

　 　 荔枝(Ｌｉｔｃｈｉ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ Ｓｏｎｎ.)起源于中国ꎬ属于特

色农产品之一ꎮ 目前ꎬ国内荔枝栽培面积约 ５.３×１０５

ｈｍ２ꎬ形成了海南特早熟、粤桂西南早熟、粤桂中部中

熟、粤东闽南晚熟、泸州特晚熟等特色优势产区[１ꎬ２]ꎮ
荔枝品种众多ꎬ表型多样性丰富ꎮ １９８２ 年ꎬ傅玲娟

等[３]在海南岛调查发现ꎬ野生荔枝的叶片、果实表型

多样ꎬ根据果皮特征可分为 ３ 种类型ꎻ１９８６ 年ꎬ吴仁

山以果皮特征为一级分类标准ꎬ果形为二级分类标

准ꎬ其他性状为三级和四级分类标准ꎬ将广西的荔枝

品种分为 ７ 大类[４]ꎻ吴淑娴[５] 在前人研究基础上ꎬ以
成熟果实中部果皮上龟裂片和裂片峰的主要特征作

为分类标准ꎬ将全国 ２００ 余份荔枝品种分为果皮龟裂

片尖突型、隆起型、平坦型 ３ 大类型ꎬ每个类型均包含

多种形态的裂片峰ꎮ 荔枝丰富的表型多样性是其遗

传多样性在形态上的体现ꎮ
荔枝遗传多样性研究对其资源保护和开发利用

具有重要意义ꎮ 随着分子生物学技术的发展ꎬＤＮＡ
分子标记技术已成为遗传多样性研究的有效方法ꎮ
目前ꎬ研究者已利用 ＲＡＰＤ、ＡＦＬＰ、ＩＳＳＲ、ＥＳＴ－ＳＳＲ、

ＳＮＰ、ＳＲＡＰ 等分子标记[６－１２] 对荔枝品种资源进行了

亲缘关系及遗传多样性研究ꎬ说明将分子标记方法用

于荔枝种质资源研究具有较高的可行性和有效性ꎮ
栽培植物的核心种质库能以最小的品种数量和

遗传重复ꎬ最大程度地代表整个物种资源的遗传多样

性ꎬ核心种质库的构建能够提高种质资源的管理和利

用效率ꎬ已成为国内外植物种质资源研究的重点[１３]ꎮ
目前ꎬ已经利用分子标记构建了水稻 (Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ
Ｌｉｎｎ.)、 核 桃 ( Ｊｕｇｌａｎｓ ｒｅｇｉａ Ｌｉｎｎ.)、 杏 ( Ａｒｍｅｎｉａｃａ
ｖｕｌｇａｒｉｓ Ｌｉｎｎ.)、 木 荷 ( Ｓｃｈｉｍａ ｓｕｐｅｒｂａ Ｇａｒｄｎ. ｅｔ
Ｃｈａｍｐ.)、 杉 木 〔 Ｃｕｎｎｉｎｇｈａｍｉａ ｌａｎｃｅｏｌａｔａ ( Ｌａｍｂ.)
Ｈｏｏｋ.〕和建兰〔Ｃｙｍｂｉｄｉｕｍ ｅｎｓｉｆｏｌｉｕｍ (Ｌｉｎｎ.) Ｓｗ.〕等
植物的核心种质库[１４－１９]ꎮ 荔枝树体高、占地面积大ꎬ
其活植物保存需要占用大量土地ꎮ 为了能够在有限

的土地上尽可能多地保存荔枝品种资源ꎬ维持其遗传

多样性ꎬ宜利用分子标记构建荔枝核心种质库ꎮ
作者所在课题组现收集到荔枝品种(品系) ２２１

份ꎬ且大多数品种(品系)的遗传多样性和亲缘关系

未知ꎮ 为客观评价荔枝品种资源的遗传多样性ꎬ弄清
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品种间的遗传关系ꎬ作者利用 ＳＮＰ 分子标记对收集

的荔枝品种(品系)进行遗传多样性和遗传关系分

析ꎬ并在此基础上构建荔枝核心种质库ꎬ以期高效保

存荔枝种质资源的遗传多样性ꎬ有效提高其管理水

平ꎬ为荔枝种质资源的管理与利用提供理论依据ꎮ

１　 材料和方法

１.１　 材料

供试样本为从广东、广西、福建、海南和四川收集

的 ２２１ 份荔枝品种(品系)ꎬ包括 １５４ 份晚熟品种(品
系) (编号 １ ~ １５４)、５０ 份中熟品种 (品系) (编号

１５５~２０４)、１１ 份早熟品种(品系) (编号 ２０５ ~ ２１５)、
６ 份特早熟品种(品系)(编号 ２１６ ~ ２２１)ꎬ各品种(品
系)的名称和来源地见附录Ⅰꎮ

供试品种(品系)均种植于东莞植物园荔枝种质

资源圃内ꎮ 该种质圃地处南亚热带季风气候区ꎬ光照

充足、热量丰富、雨量充沛ꎬ圃内土壤为赤壤土ꎮ
每份样本选择 ３ 株单株ꎬ株龄为 ４~ １４ ａꎬ在每株

样株中上部的健康老熟枝条上各采集 １ 枚老熟叶片ꎬ
于－７０ ℃保存、备用ꎮ
１.２　 方法

１.２.１　 ＤＮＡ 的提取与检测　 采用 ＣＴＡＢ 小样法[２０]提

取叶片 ＤＮＡ 并进行纯度检测ꎬ于－２０ ℃保存、备用ꎮ
１.２.２　 ＳＮＰ 分型　 从 Ｌｉｕ 等[１１]开发的 １５５ 对 ＳＮＰ 引

物中筛选出分型稳定、多态性高的 １９ 对 ＳＮＰ 引物进

行 ＰＣＲ 扩增反应ꎬ供试引物基本信息见表 １ꎮ ＰＣＲ
扩增体系总体积 １０.０ μＬꎬ包括 １０ ｎｇμＬ－１基因组

ＤＮＡ ２.０ μＬ、５ ＵμＬ－１ ｒＴａｑ ＤＮＡ 聚合酶〔宝生物工

程(大连) 有限公司〕 ０. ６ μＬ、１０ × Ｂｕｆｆｅｒ (含 Ｍｇ２＋ )
１.０ μＬ、１０ ｍｍｏｌＬ－１ ｄＮＴＰｓ ０.２ μＬ、１０ ｍｍｏｌＬ－１正

向和反向引物各０.３ μＬꎬ灭菌超纯水补足剩余体积ꎮ
ＰＣＲ 扩增程序为:９５ ℃预变性 ３ ｍｉｎꎻ９５ ℃变性 ４５ ｓ、
５６ ℃退火 ３０ ｓ、７２ ℃延伸 １ ｍｉｎꎬ共 ５０ 个循环ꎻ最后

７２ ℃延伸 ５ ｍｉｎꎮ ＰＣＲ 产物于 ４ ℃保存ꎮ ＳＮＰ 基因

分型及数据分析参考孙清明等[２１]ꎮ
１.２.３　 遗传多样性和遗传结构分析　 利用 ＧｅｎＡｌＥｘ
６.５ 软件计算观测等位基因数、有效等位基因数、
Ｓｈａｎｎｏｎｓ 信息指数、观测杂合度、期望杂合度、遗传

分化系数和遗传距离ꎬ并进行分子方差变异分析

(ＡＭＯＶＡ)ꎮ 参照文献[２２]划分群体遗传分化程度ꎮ
采用 ＰｏｗｅｒＭａｒｋｅｒ Ｖ３.２５ 软件计算多态性信息含

量ꎻ采用 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ ２.３.４ 软件对供试样本进行分

组和群体遗传结构分析ꎬ根据 ΔＫ 值最大原则确定最

佳分组数ꎻ最后ꎬ利用 ＭＥＧＡ ５.２ 软件ꎬ基于遗传距离

采用 ＵＰＧＭＡ 法构建系统树ꎮ

表 １　 供试 １９ 对 ＳＮＰ 引物的基本信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ｂａｓｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ １９ ｐａｉｒｓ ｏｆ ＳＮＰ ｐｒｉｍｅｒｓ ｔｅｓｔｅｄ

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
ＳＮＰ 位点
ＳＮＰ ｌｏｃｉ

ＳＮＰ３ ＡＣＡＴＧＴＧＴＧＡＡＣＴＴＡＡＧＣＧＡＣＡ ＣＴＴＧＴＣＴＧＧＡＧＡＧＧＣＣＡＴＡ Ｔ / Ｃ
ＳＮＰ７ ＧＡＴＴＴＣＧＣＴＴＣＣＧＴＣＣＴ ＡＣＧＧＧＡＧＡＧＡＴＴＴＣＧＡＴＴＧＴ Ｔ / Ｃ
ＳＮＰ８ ＴＴＴＧＡＧＡＴＡＴＣＣＡＴＴＧＧＣＡＴＴ ＡＴＴＴＴＧＣＴＴＧＴＣＡＧＡＧＴＡＴＴＧＣ Ａ / Ｇ
ＳＮＰ１１ ＡＧＡＧＧＡＡＴＣＧＴＡＴＧＡＴＣＣＣＣ ＴＴＡＴＣＡＡＣＡＴＣＣＧＧＧＧＴＡＧ Ａ / Ｇ
ＳＮＰ１２ ＡＧＡＣＴＡＴＣＡＴＡＴＧＡＡＧＡＣＧＡＡＡＴＴ ＧＣＴＧＡＴＡＡＴＴＣＣＣＡＡＴＡＡＴＧＣ Ａ / Ｇ
ＳＮＰ１４ ＧＧＴＴＣＣＡＧＣＡＡＡＡＣＣＡＡＡ ＡＡＧＣＡＴＡＧＴＡＧＡＧＡＡＣＣＡＡＡＴＴＡＴＡ Ｔ / Ｃ
ＳＮＰ１７ ＡＧＡＡＧＡＡＴＣＣＴＧＧＴＧＴＴＴＡＴＣＡＡ ＴＴＡＴＴＴＡＣＣＡＡＣＣＡＡＴＣＡＧＣＡＣ Ｔ / Ｃ
ＳＮＰ１８ ＴＧＴＧＴＧＧＧＴＡＡＴＧＡＡＴＧＴＧＡＴ ＧＡＡＧＴＧＴＡＴＣＴＧＧＴＧＡＧＴＣＴＡＴＴＧ Ｔ / Ｇ
ＳＮＰ１９ ＧＧＧＴＴＴＣＴＧＡＴＡＡＡＴＧＡＧＴＴＴＴＣ ＴＡＣＴＧＧＡＡＧＣＡＣＴＴＣＣＣＡＧ Ｔ / Ｃ
ＳＮＰ２２ ＡＧＧＴＧＧＡＡＡＧＧＧＴＴＧＧＴＧ ＴＡＴＣＴＧＡＡＣＣＴＧＣＴＴＧＡＴＧＡＣＡ Ｔ / Ｇ
ＳＮＰ２４ ＴＧＧＡＴＴＴＣＡＡＡＧＧＧＴＧＡＧＴＡ ＡＣＡＡＴＧＧＡＴＧＧＡＣＣＡＧＡＣＴＣ Ｃ / Ｔ
ＳＮＰ２７ ＧＡＡＴＧＣＴＡＧＡＧＡＧＡＡＧＡＡＧＴＧＧ ＡＡＧＴＡＡＣＴＣＴＣＴＣＣＧＴＴＴＣＴＣＧ Ｔ / Ｇ
ＳＮＰ２９ ＡＴＣＴＧＡＡＴＧＣＡＴＴＡＡＡＧＡＡＧＴＡＣＡＣ ＣＧＣＡＡＣＡＡＴＡＴＧＣＴＴＴＣＣＡ Ｔ / Ｃ
ＳＮＰ３０ ＧＴＴＣＣＡＡＡＡＴＣＣＡＡＡＴＧＡＧＡＴ ＴＴＡＡＴＣＴＡＣＴＡＧＣＣＴＧＡＧＴＴＴＧＣ Ｔ / Ｇ
ＳＮＰ３５ ＧＡＧＴＡＴＴＡＴＧＡＧＴＡＴＴＴＴＧＧＴＣＣ ＧＧＣＡＡＣＡＴＧＡＡＧＧＧＴＡＴＡＧＴＣ Ａ / Ｇ
ＳＮＰ３７ ＧＣＴＴＴＡＣＡＧＴＴＴＧＧＡＧＡＡＣＡＴ ＴＴＣＴＴＣＡＡＣＣＴＡＴＡＡＴＣＣＴＴＣＴＴ Ａ / Ｇ
ＳＮＰ３９ ＡＧＡＣＧＡＡＡＧＧＡＧＧＧＡＡＧＡＴ ＴＣＣＴＣＣＴＴＣＴＧＡＴＣＡＴＡＧＴＡＣＡＡ Ａ / Ｇ
ＳＮＰ４３ ＴＡＡＣＧＡＧＡＧＡＣＴＣＴＴＴＧＣＴＣＴＡＡＧ ＴＴＧＣＴＧＡＴＧＴＴＡＧＧＡＡＣＣＡＣＴＧ Ｔ / Ｇ
ＳＮＰ５２ ＧＴＴＣＡＡＧＡＡＡＴＴＣＣＴＣＣＧＴＣＡ ＴＧＡＡＴＡＴＣＴＣＧＡＡＡＧＣＴＴＣＴＣＴＧ Ｔ / Ｃ
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１.２.４　 核心种质库的构建与评价　 按照供试荔枝品

种(品系)的果实成熟期进行分组ꎬ参照文献[１８]的
方法筛选并构建核心种质库ꎮ 运用 ＰｏｗｅｒＭａｒｋｅｒ
Ｖ３.２５软件设置取样比例为 １０％、１５％、２０％、２５％和

３０％ꎬ 根 据 模 拟 退 火 算 法 ( ｓｉｍｕｌａｔｅｄ ａｎｎｅａｌｉｎｇ
ａｌｇｏｒｉｔｈｍ) 以 等 位 基 因 最 大 化 ( ｍａｘｉｍｉｚｉｎｇ ａｌｌｅｌｉｃ
ｒｉｃｈｎｅｓｓ)为标准构建核心种质库ꎻ利用 ＧｅｎＡｌＥｘ ６.５
软件计算核心品种(品系)、原有品种(品系)和保留

品种(品系)的遗传多样性参数ꎬ并通过计算遗传多

样性参数的保留率〔核心品种(品系)某一指标占原

有品种(品系)同一指标的百分率〕以及 ｔ检验评价核

心品种(品系)、保留品种(品系)和原有品种(品系)
的遗传多样性ꎬ同时运用主坐标分析法(ＰＣｏＡ)对构

建的核心种质库进行确认ꎮ

２　 结果和分析

２.１　 ＳＮＰ 引物和荔枝品种(品系)群体的遗传多样

性分析

２.１.１　 ＳＮＰ 引物的遗传多样性参数分析　 利用 １９ 对

ＳＮＰ 引物对供试的 ２２１ 份荔枝样本进行扩增ꎬ各引物

的遗传多样性参数见表 ２ꎮ

由表 ２ 可见:每对 ＳＮＰ 引物的观测等位基因数

均为 ２ꎬ有效等位基因数为 １. １ ~ ２. ０ꎬ均值为 １. ５ꎻ
Ｓｈａｎｎｏｎｓ 信息指数为 ０.２３６ ~ ０.６９２ꎬ均值为 ０.４８２ꎻ观
测杂合度为 ０.０８１~ ０.５６１ꎬ均值为 ０.２８２ꎻ期望杂合度

为 ０.１１９ ~ ０.４９９ꎬ均值为 ０. ３１４ꎻ多态性信息含量为

０.１１２~０.３７４ꎬ均值为 ０.２５６ꎮ 其中ꎬ引物 ＳＮＰ７ 的有效

等位基因数、Ｓｈａｎｎｏｎｓ 信息指数、期望杂合度和多态

性信息含量均最高ꎮ
２.１.２　 荔枝品种(品系)群体的遗传多样性分析　 基

于 ＳＮＰ 分子标记分析结果ꎬ对不同果实成熟期荔枝

品种(品系)群体的遗传多样性参数进行分析ꎬ结果

见表 ３ꎮ
　 　 由表 ３ 可见:供试荔枝品种(品系)群体的观测

等位基因数、有效等位基因数、Ｓｈａｎｎｏｎｓ 信息指数、
观测杂合度和期望杂合度的均值分别为 １. ９、１. ６、
０.４８７、０.３７２ 和 ０.３２７ꎮ 在 ４ 个荔枝品种(品系)群体

中ꎬ荔枝晚熟品种(品系)群体的有效等位基因数、
Ｓｈａｎｎｏｎｓ 信息指数、观察杂合度和期望杂合度均最

小ꎬ早熟品种(品系)群体的上述遗传多样性指标均

最大ꎬ表明荔枝早熟品种(品系)群体的遗传多样性

最高ꎬ荔枝晚熟品种 (品系) 群体的遗传多样性

最低ꎮ

表 ２　 用于 ２２１ 份荔枝样本 ＳＮＰ 分子标记分析的 １９ 对引物的遗传多样性参数
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ １９ ｐａｉｒｓ ｏｆ ｐｒｉｍｅｒｓ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ＳＮＰ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ２２１ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ Ｌｉｔｃｈｉ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ Ｓｏｎｎ.

引物编号
Ｎｏ. ｏｆ
ｐｒｉｍｅｒ

观测等位基因数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ

ｏｂｓｅｒｖｅｄ ａｌｌｅｌｅｓ

有效等位基因数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ

ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ａｌｌｅｌｅｓ

Ｓｈａｎｎｏｎｓ 信息指数
Ｓｈａｎｎｏｎｓ

ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ

观测杂合度
Ｏｂｓｅｒｖｅｄ

ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ

期望杂合度
Ｅｘｐｅｃｔｅｄ

ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ

多态性信息含量
Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ

ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔ

ＳＮＰ３ ２ １.４ ０.４７３ ０.１９０ ０.２９６ ０.２５３
ＳＮＰ７ ２ ２.０ ０.６９２ ０.４０７ ０.４９９ ０.３７４
ＳＮＰ８ ２ １.２ ０.３０４ ０.０８１ ０.１６５ ０.１５１
ＳＮＰ１１ ２ １.９ ０.６６６ ０.５０７ ０.４７３ ０.３６１
ＳＮＰ１２ ２ １.１ ０.２４２ ０.１１３ ０.１２３ ０.１１５
ＳＮＰ１４ ２ １.２ ０.３３９ ０.１７６ ０.１９０ ０.１７２
ＳＮＰ１７ ２ １.７ ０.６０６ ０.５６１ ０.４１５ ０.３２９
ＳＮＰ１８ ２ １.２ ０.３０４ ０.１５４ ０.１６５ ０.１５１
ＳＮＰ１９ ２ １.７ ０.６０６ ０.２３５ ０.４１５ ０.３２９
ＳＮＰ２２ ２ １.７ ０.６１７ ０.４２５ ０.４２６ ０.３３５
ＳＮＰ２４ ２ １.６ ０.５６４ ０.３０３ ０.３７６ ０.３０５
ＳＮＰ２７ ２ １.８ ０.６２４ ０.３２６ ０.４３３ ０.３３９
ＳＮＰ２９ ２ １.１ ０.２５４ ０.１０４ ０.１３０ ０.１２２
ＳＮＰ３０ ２ １.７ ０.５９３ ０.３８０ ０.４０４ ０.３２２
ＳＮＰ３５ ２ １.５ ０.４９３ ０.２９０ ０.３１３ ０.２６４
ＳＮＰ３７ ２ １.１ ０.２３６ ０.１００ ０.１１９ ０.１１２
ＳＮＰ３９ ２ １.７ ０.５９８ ０.４０７ ０.４０８ ０.３２５
ＳＮＰ４３ ２ １.２ ０.３０９ ０.１４０ ０.１６８ ０.１５４
ＳＮＰ５２ ２ １.８ ０.６３８ ０.４６２ ０.４４５ ０.３４６

均值 Ｍｅａｎ ２ １.５ ０.４８２ ０.２８２ ０.３１４ ０.２５６

７７
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表 ３　 基于 ＳＮＰ 分子标记的不同果实成熟期荔枝品种(品系)群体的遗传多样性参数
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｃｕｌｔｉｖａｒ (ｓｔｒａｉｎ) ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｌｉｔｃｈｉ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ Ｓｏｎｎ. ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｒｕｉｔ ｍａｔｕｒｉｎｇ ｓｔａｇｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＳＮＰ
ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ

群体
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

观测等位
基因数

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｏｂｓｅｒｖｅｄ ａｌｌｅｌｅｓ

有效等位
基因数

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ａｌｌｅｌｅｓ

Ｓｈａｎｎｏｎｓ
信息指数
Ｓｈａｎｎｏｎｓ

ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ

观测杂合度
Ｏｂｓｅｒｖｅｄ

ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ

期望杂合度
Ｅｘｐｅｃｔｅｄ

ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ

晚熟品种(品系)Ｌａｔｅ￣ｍａｔｕｒｉｎｇ ｃｕｌｔｉｖａｒ (ｓｔｒａｉｎ) ２.０ １.５ ０.４２３ ０.２４８ ０.２７７
中熟品种(品系)Ｍｉｄ￣ｍａｔｕｒｉｎｇ ｃｕｌｔｉｖａｒ (ｓｔｒａｉｎ) ２.０ １.５ ０.５０９ ０.３２６ ０.３３５
早熟品种(品系)Ｅａｒｌｙ￣ｍａｔｕｒｉｎｇ ｃｕｌｔｉｖａｒ (ｓｔｒａｉｎ) １.９ １.７ ０.５４０ ０.４６４ ０.３７０
特早熟品种(品系)Ｅｘｔｒｅｍｅｌｙ ｅａｒｌｙ￣ｍａｔｕｒｉｎｇ ｃｕｌｔｉｖａｒ (ｓｔｒａｉｎ) １.８ １.６ ０.４７５ ０.４４７ ０.３２８

均值 Ｍｅａｎ １.９ １.６ ０.４８７ ０.３７２ ０.３２７

２.２　 荔枝品种(品系)群体的遗传分化和遗传结构

基于 ＳＮＰ 分子标记分析结果ꎬ对不同果实成熟

期荔枝品种(品系)群体的遗传分化和遗传结构进行

分析ꎬ结果分别见表 ４、表 ５ 和图 １ꎮ
２.２.１　 荔枝品种(品系)群体的遗传分化　 分子方差

分析(ＡＭＯＶＡ)结果(表 ４)显示:供试荔枝品种(品
系)样本个体间的遗传变异贡献率为 ８５％ꎬ群体间和

群体内的遗传变异贡献率分别为 １０％和 ５％ꎬ表明供

试荔枝品种(品系)群体的遗传变异主要发生在个体

间ꎬ群体间遗传变异不明显ꎮ

由表 ５ 可见:中熟品种(品系)群体与早熟和晚

熟品种(品系)群体间的遗传分化程度很低ꎬ遗传分

化系数分别为 ０.０４６ 和 ０.０２１ꎻ早熟品种(品系)群体

与特早熟和晚熟品种(品系)群体间的遗传分化程度

较低ꎬ遗传分化系数分别为 ０.０８１ 和 ０.０９６ꎻ特早熟品

种(品系)群体与中熟和晚熟品种(品系)群体间的遗

传分化程度中等ꎬ遗传分化系数分别为 ０. １６６ 和

０.２４６ꎮ 晚熟品种(品系)群体与中熟、早熟和特早熟

品种(品系)群体间的遗传距离依次增大ꎬ遗传距离

分别为 ０.０１４、０.０９１ 和 ０.３５２ꎻ特早熟品种(品系)群体

表 ４　 荔枝品种(品系)群体的 ＡＭＯＶＡ 分析结果
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ＡＭＯＶＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｃｕｌｔｉｖａｒ (ｓｔｒａｉｎ) ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｌｉｔｃｈｉ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ Ｓｏｎｎ.

方差来源
Ｓｏｕｒｃｅ ｏｆ ｖａｒｉａｔｉｏｎ

自由度
Ｄｅｇｒｅｅ ｏｆ ｆｒｅｅｄｏｍ

平方和
Ｓｕｍ ｏｆ ｓｑｕａｒｅｓ

均方差
Ｍｅａｎ ｓｑｕａｒｅ ｅｒｒｏｒ

遗传方差成分估计
Ｅｓｔｉｍａｔｅｄ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｖａｒｉａｎｃｅ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ

遗传变异贡献率 / ％
Ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｏｆ
ｇｅｎｅｔｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ

群体间 Ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ３ ７５.１０２ ２５.０３４ ０.３２５ １０
群体内 Ｗｉｔｈｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ２１７ ６５０.３３７ ２.９９７ ０.１５８ ５
个体间 Ａｍｏｎｇ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ２２０ ５９２.５００ ２.６８１ ２.６８１ ８５

表 ５　 基于 ＳＮＰ 分子标记的不同果实成熟期荔枝品种(品系)群体间
的遗传距离和遗传分化系数１)

Ｔａｂｌｅ ５ 　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ
ａｍｏｎｇ ｃｕｌｔｉｖａｒ ( ｓｔｒａｉｎ) ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｌｉｔｃｈｉ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ Ｓｏｎｎ. ｗｉｔｈ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｒｕｉｔ ｍａｔｕｒｉｎｇ ｓｔａｇｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＳＮＰ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ１)

群体
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

群体间的遗传距离(线上)和遗传分化系数(线下)
Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ (ａｂｏｖｅ ｔｈｅ ｌｉｎｅ) ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ

ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ (ｂｅｌｏｗ ｔｈｅ ｌｉｎｅ) ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

Ｐ１ Ｐ２ Ｐ３ Ｐ４

Ｐ１ — ０.０１４ ０.０９１ ０.３５２
Ｐ２ ０.０２１ — ０.０４９ ０.２４０
Ｐ３ ０.０９６ ０.０４６ — ０.１０９
Ｐ４ ０.２４６ ０.１６６ ０.０８１ —

　 １) Ｐ１: 晚熟品种(品系) Ｌａｔｅ￣ｍａｔｕｒｉｎｇ ｃｕｌｔｉｖａｒ ( ｓｔｒａｉｎ)ꎻ Ｐ２: 中熟品
种(品系) Ｍｉｄ￣ｍａｔｕｒｉｎｇ ｃｕｌｔｉｖａｒ ( ｓｔｒａｉｎ)ꎻ Ｐ３: 早熟品种(品系)
Ｅａｒｌｙ￣ｍａｔｕｒｉｎｇ ｃｕｌｔｉｖａｒ (ｓｔｒａｉｎ)ꎻ Ｐ４: 特早熟品种(品系)Ｅｘｔｒｅｍｅｌｙ
ｅａｒｌｙ￣ｍａｔｕｒｉｎｇ ｃｕｌｔｉｖａｒ (ｓｔｒａｉｎ) .

与早熟、中熟和晚熟品种(品系)群体间的遗传距离

也依次增大ꎬ遗传距离分别为 ０.１０９、０.２４０ 和 ０.３５２ꎮ
表明供试荔枝品种(品系)群体的果实成熟时间相差

越大ꎬ其遗传距离越大ꎮ
总体上看ꎬ供试荔枝品种(品系)群体间的遗传

分化系数和遗传距离均与果实成熟期相关ꎬ果实成熟

期相距越远ꎬ遗传分化系数和遗传距离越大ꎮ
２.２.２　 荔枝品种(品系)群体的遗传结构　 基于 ＳＮＰ
分子标记的不同果实成熟期荔枝品种(品系)群体的

分组结果(图 １－Ａ)表明:在 Ｋ ＝ ２ 时ꎬΔＫ 达到最大

值ꎬ说明供试荔枝品种(品系)群体在分成 ２ 组时遗

传结构最明显ꎮ
遗传结构分析结果(图 １－Ｂ)表明:供试的 ２２１ 份

８７
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荔枝品种(品系)适合划分为 ２ 组ꎮ 其中ꎬａ 组 Ｑ 值为

０.５０１~０.９９５ꎬ包含 １８１ 份荔枝品种(品系)ꎬ主要为中

熟和晚熟品种(品系)ꎬ分别为 ３２ 和 １４５ 份品种(品
系)ꎬ另包含 ４ 份早熟品种 (品系)ꎻｂ 组的 Ｑ 值为

０.５５０~０.９９７ꎬ包含 ４０ 份荔枝品种(品系)ꎬ包括所有

特早熟品种(品系) (６ 份)、大部分早熟品种(品系)
(７ 份)、少部分中熟品种(品系)(１８ 份)及极少部分

晚熟品种(品系)(９ 份)ꎮ

　
Ｋ: 分组数 Ｃｌｕｓｔｅｒ ｎｕｍｂｅｒ. : ａ 组 Ｇｒｏｕｐ ａꎻ : ｂ 组 Ｇｒｏｕｐ ｂ. Ｐ１: 晚熟品种(品系)Ｌａｔｅ￣ｍａｔｕｒｉｎｇ ｃｕｌｔｉｖａｒ (ｓｔｒａｉｎ)ꎻ Ｐ２: 中熟品种(品系)Ｍｉｄ￣ｍａｔｕｒｉｎｇ
ｃｕｌｔｉｖａｒ (ｓｔｒａｉｎ)ꎻ Ｐ３: 早熟品种(品系)Ｅａｒｌｙ￣ｍａｔｕｒｉｎｇ ｃｕｌｔｉｖａｒ (ｓｔｒａｉｎ)ꎻ Ｐ４: 特早熟品种(品系)Ｅｘｔｒｅｍｅｌｙ ｅａｒｌｙ￣ｍａｔｕｒｉｎｇ ｃｕｌｔｉｖａｒ (ｓｔｒａｉｎ) .

图 １　 基于 ＳＮＰ 分子标记的不同果实成熟期荔枝品种(品系)群体的分组(Ａ)和遗传结构(Ｂ)
Ｆｉｇ. １　 Ｇｒｏｕｐｉｎｇ (Ａ) ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ (Ｂ) ｏｆ ｃｕｌｔｉｖａｒ (ｓｔｒａｉｎ) ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｌｉｔｃｈｉ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ Ｓｏｎｎ. ｗｉｔｈ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｒｕｉｔ ｍａｔｕｒｉｎｇ ｓｔａｇｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＳＮＰ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ

２.３　 荔枝品种(品系)群体的聚类分析

根据 ＳＮＰ 分子标记分析结果、基于遗传距离对

２２１ 份荔枝品种(品系)进行 ＵＰＧＭＡ 聚类分析ꎬ结果

见图 ２ꎮ
由图 ２ 可见:在遗传距离 ０.１８ 处ꎬ可将供试荔枝

品种(品系)分为 ３ 组ꎮ 特早熟品种(品系)‘荷包荔’
(‘Ｈｅｂａｏｌｉ’)(编号 ２１６)和‘三月红’(‘Ｓａｎｙｕｅｈｏｎｇ’)
(编号 ２１９)与绝大多数品种(品系)的遗传距离较

远ꎬ二者聚为Ⅰ组ꎻ另 ２１９ 份品种(品系)可划分为

２ 组(Ⅱ组和Ⅲ组)ꎮ 其中ꎬⅡ组包含 ３９ 份品种(品
系)ꎬ包括 ４ 份特早熟品种(品系)、１０ 份晚熟品种

(品系)、１８ 份中熟品种(品系)和 ７ 份早熟品种(品
系)ꎻⅢ组包含 １８０ 份品种(品系)ꎬ包括 １４４ 份晚熟

品种(品系)、３２ 份中熟品种(品系)和 ４ 份早熟品种

(品系)ꎮ
将图 ２ 中Ⅰ组、Ⅱ组和Ⅲ组包含的品种(品系)

分别与图 １ 中基于遗传结构的分组结果进行比对ꎬ结
果显示:Ⅰ组和Ⅱ组包含的 ４１ 份品种(品系)中ꎬ有
３６ 份品种(品系)出现在图 １ 的 ｂ 组中ꎻⅢ组包含的

１８０ 份品种(品系)中ꎬ有 １７７ 份品种(品系)出现在图

１ 的 ａ 组中ꎮ 表明聚类分析和遗传结构分析结果基

本一致ꎮ
２.４　 荔枝核心种质库的构建和评价

２.４.１　 荔枝核心种质库构建　 用 ＰｏｗｅｒＭａｒｋｅｒ Ｖ３.２５

软件设置不同的取样比例并构建核心种质库ꎬ其遗传

多样性参数见表 ６ꎮ
结果表明:取样比例为 ２０％构建的核心品种(品

系)群体能最大程度地保留原有品种(品系)群体的

遗传多样性ꎬ其观测等位基因数、有效等位基因数、
Ｓｈａｎｎｏｎｓ 信息指数、观测杂合度、期望杂合度的保留

率分别为 １００％、１００％、１０６％、１０３％和 １０７％ꎬ表明该

取样比例筛选出来的荔枝核心品种(品系)群体能充

分体现原有品种(品系)群体的遗传多样性ꎬ可确作

为荔枝核心种质库ꎮ
核心种质库包含 ４４ 份品种(品系) (详见附录

Ⅰ)ꎬ其中晚熟品种(品系)有 ３１ 份ꎬ占晚熟品种(品
系)总数的 ２０.１％ꎻ主要为来源于海南的品种(品系)
(１８ 份)ꎬ来源于福建和四川的品种(品系)分别有 ５
和 ２ 份ꎬ来源于广东和广西的品种(品系)均有 ３ 份ꎮ
中熟品种(品系)有 ８ 份ꎬ占中熟品种(品系)总数的

１６.０％ꎻ来源于广东、广西、福建和四川的品种(品系)
各有 ２、３、１ 和 ２ 份ꎮ 早熟品种(品系)有 ２ 份ꎬ分别来

源于广东和福建ꎬ占早熟品种(品系)总数的 １８.２％ꎻ
特早熟品种(品系)有 ３ 份ꎬ分别来源于广东、福建和

四川ꎬ占特早熟品种(品系)总数的 ５０.０％ꎮ 总体上看ꎬ
核心种质库包含的品种(品系)全面涵盖原有品种(品
系)群体的果实成熟期和来源地ꎬ说明该核心种质库

较全面地保留了供试荔枝品种(品系)的相关信息ꎮ
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: 晚熟品种(品系) Ｌａｔｅ￣ｍａｔｕｒｉｎｇ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ( ｓｔｒａｉｎｓ)ꎻ : 中熟品种(品系) Ｍｉｄ￣ｍａｔｕｒｉｎｇ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ( ｓｔｒａｉｎｓ)ꎻ : 早熟品种(品系) Ｅａｒｌｙ￣ｍａｔｕｒｉｎｇ
ｃｕｌｔｉｖａｒｓ (ｓｔｒａｉｎｓ)ꎻ : 特早熟品种(品系)Ｅｘｔｒｅｍｅｌｙ ｅａｒｌｙ￣ｍａｔｕｒｉｎｇ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ (ｓｔｒａｉｎｓ) . １－２２１: 品种(品系)编号 Ｎｏｓ. ｏｆ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ (ｓｔｒａｉｎｓ) .

图 ２　 基于 ＳＮＰ 分子标记的 ２２１ 份荔枝品种(品系)的 ＵＰＧＭＡ 聚类图
Ｆｉｇ. ２　 ＵＰＧＭＡ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ２２１ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ (ｓｔｒａｉｎｓ) ｏｆ Ｌｉｔｃｈｉ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ Ｓｏｎｎ. ｂａｓｅｄ ｏｎ ＳＮＰ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ

表 ６　 按照不同取样比例构建的荔枝核心种质库的遗传多样性参数１)

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｃｏｒｅ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ｏｆ Ｌｉｔｃｈｉ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ Ｓｏｎｎ. ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｒａｔｉｏｓ１)

取样比例 / ％
Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｒａｔｉｏ

品种(品系)数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ

ｃｕｌｔｉｖａｒｓ (ｓｔｒａｉｎｓ)

观测等位基因数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ

ｏｂｓｅｒｖｅｄ ａｌｌｅｌｅｓ

有效等位基因数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ

ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ａｌｌｅｌｅｓ

Ｓｈａｎｎｏｎｓ 信息指数
Ｓｈａｎｎｏｎｓ

ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ

观测杂合度
Ｏｂｓｅｒｖｅｄ

ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ

期望杂合度
Ｅｘｐｅｃｔｅｄ

ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ

１０ ２２ １.８(９０％) １.４(９３％) ０.３７２(７７％) ０.２２５(８０％) ０.２４４(７８％)
１５ ３３ １.９(９５％) １.４(９３％) ０.４０４(８４％) ０.２５７(９１％) ０.２６１(８３％)
２０ ４４ ２.０(１００％) １.５(１００％) ０.５１２(１０６％) ０.２９２(１０３％) ０.３３５(１０７％)
２５ ５５ ２.０(１００％) １.５(１００％) ０.４５７(９５％) ０.２５５(９０％) ０.２９６(９４％)
３０ ６６ ２.０(１００％) １.５(１００％) ０.４３７(９１％) ０.２６１(９２％) ０.２８４(９０％)

１００ ２２１ ２.０ １.５ ０.４８２ ０.２８２ ０.３１４

　 １)括号内的百分数为保留率 Ｔｈｅ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｓ ｉｎ ｂｒａｃｋｅｔｓ ａｒｅ ｒｅｔｅｎｔｉｏｎ ｒａｔｅｓ.
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２.４.２　 荔枝核心种质库评价　 将荔枝核心种质库中

包含的核心品种(品系)群体与原有品种(品系)群体

和保留品种(品系)群体的遗传多样性参数进行对

比ꎬ结果见表 ７ꎻ对荔枝核心品种(品系)群体与原有

品种(品系)群体进行主坐标分析( ＰＣｏＡ)ꎬ结果见

图 ３ꎮ

表 ７　 荔枝核心品种(品系)群体与其他品种(品系)群体的遗传多样性参数对比
Ｔａｂｌｅ ７　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｃｏｒｅ ｃｕｌｔｉｖａｒ (ｓｔｒａｉｎ) ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｃｕｌｔｉｖａｒ (ｓｔｒａｉｎ) ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｌｉｔｃｈｉ
ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ Ｓｏｎｎ.

群体１)

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ１)

品种(品系)数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ

ｃｕｌｔｉｖａｒｓ (ｓｔｒａｉｎｓ)

观测等位基因数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ

ｏｂｓｅｒｖｅｄ ａｌｌｅｌｅｓ

有效等位基因数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ

ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ａｌｌｅｌｅｓ

Ｓｈａｎｎｏｎｓ 信息指数
Ｓｈａｎｎｏｎｓ

ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ

观测杂合度
Ｏｂｓｅｒｖｅｄ

ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ

期望杂合度
Ｅｘｐｅｃｔｅｄ

ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ

Ｃ ４４ ２ １.５ ０.５１２ ０.２９２ ０.３３５
Ｉ ２２１ ２ １.５ ０.４８２ ０.２８２ ０.３１４
Ｒ １７７ ２ １.５ ０.４７１ ０.２８０ ０.３０７

ｔＣ－Ｉ ０.７ ０.５２１ ０.８３４ ０.５８９
ｔＣ－Ｒ ０.７ ０.４１３ ０.８００ ０.４９３

１)Ｃ: 核心品种(品系)Ｃｏｒｅ ｃｕｌｔｉｖａｒ (ｓｔｒａｉｎ)ꎻ Ｉ: 原有品种(品系)Ｉｎｉｔｉａｌ ｃｕｌｔｉｖａｒ (ｓｔｒａｉｎ)ꎻ Ｒ: 保留品种(品系)Ｒｅｓｅｒｖｅｄ ｃｕｌｔｉｖａｒ (ｓｔｒａｉｎ) . ｔＣ－Ｉ: 核心品
种(品系)与原有品种(品系)间遗传多样性参数的 ｔ 值 Ｔｈｅ ｔ￣ｖａｌｕｅ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｃｏｒｅ ｃｕｌｔｉｖａｒ ( ｓｔｒａｉｎ) ａｎｄ ｉｎｉｔｉａｌ ｃｕｌｔｉｖａｒ
( ｓｔｒａｉｎ)ꎻ ｔＣ－Ｒ: 核心品种(品系)与保留品种(品系)间遗传多样性参数的 ｔ值 Ｔｈｅ ｔ￣ｖａｌｕｅ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｃｏｒｅ ｃｕｌｔｉｖａｒ (ｓｔｒａｉｎ)
ａｎｄ ｒｅｓｅｒｖｅｄ ｃｕｌｔｉｖａｒ (ｓｔｒａｉｎ) .

: 核心品种(品系)Ｃｏｒｅ ｃｕｌｔｉｖａｒ ( ｓｔｒａｉｎ)ꎻ : 原有品种(品系) Ｉｎｉｔｉａｌ
ｃｕｌｔｉｖａｒ (ｓｔｒａｉｎ) .

图 ３　 荔枝核心品种(品系)与原有品种(品系)的主坐标分析结果
Ｆｉｇ. ３ 　 Ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｃｏｒｅ ｃｕｌｔｉｖａｒ
(ｓｔｒａｉｎ) ａｎｄ ｉｎｉｔｉａｌ ｃｕｌｔｉｖａｒ (ｓｔｒａｉｎ) ｏｆ Ｌｉｔｃｈｉ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ Ｓｏｎｎ.

由表 ７ 可见:核心品种(品系)群体的 Ｓｈａｎｎｏｎｓ
信息指数、观测杂合度和期望杂合度均高于原有品种

(品系)群体和保留品种(品系)群体ꎬ表明核心品种

(品系)群体的遗传多样性相对较高ꎮ ｔ 检验结果显

示:３ 个供试群体的遗传多样性参数均无显著差异ꎬ
表明核心品种(品系)群体可以代表原有品种(品系)
群体ꎬ且保留品种(品系)群体可作为核心种质库的

备用资源ꎮ
由图 ３ 可见:核心品种(品系)均匀分布在整个

供试群体中ꎬ且核心品种(品系)还包含特早熟品种

(品系)‘荷包荔’和‘三月红’ꎬ表明该荔枝核心种质

库的代表性较强ꎮ

３　 讨论和结论

３.１　 荔枝品种(品系)的遗传多样性及变异来源

遗传多样性研究对植物种质资源的利用、保护和

进化具有重要意义ꎮ 本研究利用 １９ 对 ＳＮＰ 引物对

２２１ 份荔枝品种 (品系) 进行了遗传多样性研究ꎬ
Ｓｈａｎｎｏｎｓ 信息指数为 ０.２３６ ~ ０. ６９２ꎬ观测杂合度为

０.０８１~０.５６１ꎬ表明供试的荔枝品种(品系)样本具有

较高的遗传多样性ꎮ 荔枝群体遗传多样性丰富可能

与其品种(品系)间的自然杂交有关ꎮ 荔枝起源于云

南ꎬ后沿着西江传播至海南ꎬ并在云南和海南分别驯

化为特早熟和晚熟品种(品系)ꎬ这 ２ 类品种(品系)
进一步杂交形成早熟和中熟品种(品系) [２３]ꎻ荔枝为

异花授粉植物ꎬ遗传基础十分复杂ꎬ基因型为杂合型ꎬ
荔枝品种(品系)间的自然杂交使其品种(品系)间的

遗传物质交流频繁ꎬ引起遗传变异和遗传多样性的

增加[２４]ꎮ
在基于 ＳＮＰ 分子标记数据构建的 ＵＰＧＭＡ 聚类

图中ꎬ供试的 ２２１ 份荔枝样本可分为 ３ 组ꎬⅠ组的

２ 份样本均属于特早熟品种(品系)ꎬⅢ组的绝大多数

样本属于晚熟品种(品系)ꎻⅡ组中ꎬ靠近Ⅰ组的样本

多属于特早熟或早熟品种(品系)ꎬ靠近Ⅲ组的样本

１８
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多属于中熟品种(品系)ꎮ 在聚类图上ꎬ供试品种(品
系)的分布整体呈现两端分别为特早熟和晚熟品种

(品系)、中间为早熟和中熟品种(品系)的特点ꎬ基本

符合“荔枝先独立驯化为特早熟和晚熟品种ꎬ这 ２ 类

品种再进一步杂交形成早熟与中熟品种” [２３] 的研究

结论ꎮ 但在聚类图中也出现少数不同果实成熟期的

品种(品系)聚在同组的现象ꎬ这可能与不同区域之

间的相互引种以及品种(品系)间的自然杂交有关ꎮ
引种和自然杂交过程均可促进品种(品系)间的基因

交流ꎬ进而产生具有多种遗传特性的后代ꎬ但若品种

(品系)之间具有亲缘关系ꎬ则无论其果实成熟期是

否一致ꎬ都有可能聚在一起ꎮ
３.２　 荔枝品种(品系)的分类标准

目前ꎬ多根据果皮特征将荔枝品种(品系)分为

尖突型、隆起型和平坦型 ３ 大类型ꎬ但这一分类体系

并不能准确反映品种(品系)间的亲缘关系ꎮ 随着分

子生物技术的广泛应用ꎬ有研究者发现依据分子标记

获得的荔枝样本的分组结果同时表现出依果实成熟

期分组的特点ꎬ因而提出将果实成熟期作为荔枝品种

资源分类的首要标准[２５]ꎮ Ｌｉｕ 等[２６] 基于 ＲＡＰＤ 分子

标记技术ꎬ将 ６０ 份荔枝样本按果实成熟期分为极早

熟、早中熟和晚熟至极晚熟 ３ 组ꎻ基于 ＳＳＲ 分子标记

技术ꎬ傅嘉欣[２７]发现供试 ４７ 份荔枝样本可分为 ３ 大

组ꎬ分组结果与果实成熟期具有较好的一致性[２５]ꎻ
Ｌｉｕ 等[１１]基于 ＳＮＰ 技术ꎬ将 ９６ 份荔枝样本按照果实

成熟期聚为特早熟、早熟、中熟和晚熟 ４ 组ꎮ 本研究

中ꎬ供试 ２２１ 份荔枝品种(品系)的果实成熟期相差

明显ꎬ且果实成熟期相差越大的荔枝群体ꎬ其遗传分

化系数和遗传距离也越大ꎬ但在 ＵＰＧＭＡ 聚类图中供

试 ２２１ 份荔枝样本并未完全按照果实成熟期聚类ꎬ其
中ꎬⅢ组主要为晚熟和中熟品种(品系)并包含少量

早熟品种(品系)ꎬ而Ⅱ组中 ４ 个果实成熟期的品种

(品系)均有ꎮ 造成这一现象的原因可能与供试样本

的数量有关ꎬ供试样本越多ꎬ携带的遗传信息越多ꎬ产
生遗传变异的可能性越大ꎬ不确定的影响因子也更

多ꎮ 本研究中供试荔枝样本的期望杂合度(０.３１４)高
于 Ｌｉｕ 等[１１]的研究结果(０.３０５)ꎬ可见研究对象的有

效样本量越大ꎬ产生遗传变异的可能性越大ꎬ其期望

杂合度越高ꎮ
２０２１ 年ꎬ国家荔枝种质资源圃在茂名建成ꎬ收集

了国内外 ７００ 多份荔枝种源ꎬ今后应以尽可能多的种

质资源为供试材料ꎬ开展多个分子标记和多个表型性

状的相关性研究ꎬ从整体上对荔枝种质的遗传背景和

表型进行综合分析ꎬ以探讨将成熟期或其他性状作为

荔枝种质分类新标准的科学性ꎮ
３.３　 荔枝核心种质库的构建及其意义

保存大量的种质资源可为荔枝遗传改良和品种

选育提供丰富的遗传基础ꎬ但荔枝为多年生乔木ꎬ树
体高、占地面积大ꎬ这给荔枝种质资源的保存带来了

一定的困难ꎮ 构建荔枝核心种质库ꎬ可在有限的土地

上保存更多的种质资源ꎬ实现遗传多样性保藏目标ꎮ
确定合理的取样比例是核心种质库构建面临的

首要问题ꎮ 目前ꎬ国内外不同植物核心种质库的取样

比例为 ５％~３０％ꎬ没有统一的标准ꎮ 李自超等[２８] 认

为ꎬ构建核心种质库时的取样比例要根据原有样本的

数量而定ꎬ原有样本数量大时核心种质库的取样比例

可相对较小ꎬ反之ꎬ取样比例应相应增大ꎮ 李冬波

等[２９]对广西原产和引种的 ８８ 份荔枝品种资源进行

分析ꎬ构建了包含 ２２ 份品种(品系)的核心种质库ꎬ
占原有品种(品系)数的 ２５％ꎻＳｕｎ 等[３０] 分析了不同

果实成熟期的 ９６ 份荔枝样本ꎬ并筛选出 ２２ 份核心样

本ꎬ占原有样本数的 ２３％ꎻ而本研究在供试的 ２２１ 份

荔枝品种(品系)中筛选出 ４４ 份样本构建了核心种

质库ꎬ占原有品种(品系)数的 ２０％ꎮ 由此可见ꎬ随原

有种质库中荔枝品种(品系)数的逐渐增多ꎬ核心种

质库的取样比例逐渐减小ꎬ这在一定程度上佐证了李

自超等[２８]的研究结论ꎮ
经 ＰＣｏＡ 主坐标分析和 ｔ 检验ꎬ采用本研究方法

构建的荔枝核心种质库包含的品种(品系)的遗传多

样性参数与原有种质库无显著差异ꎬ且该核心种质库

涵盖了原有种质库的所有品种(品系)的果实成熟期

和来源地ꎬ说明构建的核心种质库具有很好的代表

性ꎬ在实际育种工作中可优先考虑使用核心种质库的

品种(品系)作为育种材料ꎮ 当土地资源减少ꎬ无法

保存所有供试品种(品系)的活植物时ꎬ应优先保存

核心种质库的品种(品系)ꎬ以维持其遗传多样性ꎮ
目前ꎬ早熟品种不优质是荔枝产业发展面临的主

要问题之一ꎬ选育早熟优质荔枝品种(品系)是荔枝

重要的育种目标ꎮ 本研究结果显示:特早熟品种(品
系)‘荷包荔’和‘三月红’与绝大多数品种(品系)的
遗传距离较远ꎬ且为核心品种(品系)ꎬ在早熟品种

(品系)育种工作中可考虑选择‘荷包荔’和‘三月

红’与优质荔枝品种(品系)进行杂交ꎬ以选育早熟优

质荔枝品种(品系)ꎮ

２８
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附录Ⅰ　 Ａｐｐｅｎｄｉｘ Ⅰ
晚熟品种(品系)Ｌａｔｅ￣ｍａｔｕｒｉｎｇ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ (ｓｔｒａｉｎｓ)
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‘紫娘鞋’‘Ｚｉｎｉａｎｇｘｉｅ’ꎻ‘尚书怀’ ‘ Ｓｈａｎｇｓｈｕｈｕａｉ’ꎻ‘香山鸡嘴荔’ ‘Ｘｉａｎｇｓｈａｎ Ｊｉｚｕｉｌｉ’ꎻ‘解放钟’ ‘ Ｊｉｅｆａｎｇｚｈｏｎｇ’ꎻ‘脆肉’ ‘Ｃｕｉｒｏｕ’∗ꎻ‘新兴香’

‘Ｘｉｎｘｉｎｇｘｉａｎｇ’ꎻ‘岭丰糯’‘Ｌｉｎｇｆｅｎｇｎｕｏ’ꎻ‘脆绿’‘Ｃｕｉｌü’ꎻ‘红灯笼’ ‘Ｈｏｎｇｄｅｎｇｌｏｎｇ’ꎻ‘古村 １ 号’ ‘Ｇｕｃｕｎ １’ꎻ‘古村 ２ 号’ ‘Ｇｕｃｕｎ ２’ꎻ‘古村 ３

号’‘Ｇｕｃｕｎ ３’ꎻ‘古村 ４ 号’‘Ｇｕｃｕｎ ４’ꎻ‘禾虾串’‘Ｈｅｘｉａｃｈｕａｎ’ꎻ‘怀枝’‘Ｈｕａｉｚｈｉ’ꎻ‘井岗红糯’ ‘ Ｊｉｎｇｇａｎｇ Ｈｏｎｇｎｕｏ’ꎻ‘金银宝’‘ Ｊｉｎｙｉｎｂａｏ’ꎻ‘糯

米糍’‘Ｎｕｏｍｉｃｉ’ꎻ‘粤北无核荔’ ‘ Ｙｕｅｂｅｉ Ｗｕｈｅｌｉ’ꎻ‘桂味’ ‘ Ｇｕｉｗｅｉ’ꎻ‘蜂糖罂’ ‘ Ｆｅｎｇｔａｎｇｙｉｎｇ’ꎻ‘桂红’ ‘ Ｇｕｉｈｏｎｇ’ꎻ‘荷花大红荔’ ‘ Ｈｅｈｕａ

Ｄａｈｏｎｇｌｉ’ꎻ‘唐夏红’‘Ｔａｎｇｘｉａｈｏｎｇ’ꎻ‘观音绿’‘Ｇｕａｎｙｉｎｌü’ꎻ‘庙种糯’ ‘Ｍｉａｏｚｈｏｎｇｎｕｏ’ꎻ‘美园糯’ ‘Ｍｅｉｙｕａｎｎｕｏ’ꎻ‘小核淮枝’ ‘Ｘｉａｏｈｅ Ｈｕａｉｚｈｉ’ꎻ

‘仙婆果’‘Ｘｉａｎｐｏｇｕｏ’ꎻ‘西园挂绿’‘Ｘｉｙｕａｎ Ｇｕａｌü’ꎻ‘糯桂’‘Ｎｕｏｇｕｉ’ꎻ‘凤山红灯笼’‘Ｆｅｎｇｓｈａｎ Ｈｏｎｇｄｅｎｇｌｏｎｇ’ꎻ‘英山红’ ‘Ｙｉｎｇｓｈａｎｈｏｎｇ’ꎻ‘仙

进奉’‘Ｘｉａｎｊｉｎｆｅｎｇ’ꎻ‘双肩玉荷包’‘Ｓｈｕａｎｇｊｉａｎ Ｙｕｈｅｂａｏ’∗

来源地为广西 Ｔｈｅ ｏｒｉｇｉｎ ｉｓ Ｇｕａｎｇｘｉ:‘灵山香荔’‘Ｌｉｎｇｓｈａｎ Ｘｉａｎｇｌｉ’ꎻ‘贵妃红’‘Ｇｕｉｆｅｉｈｏｎｇ’ꎻ‘晚浦’‘Ｗａｎｐｕ’ꎻ‘钦州红’‘Ｑｉｎｚｈｏｕｈｏｎｇ’∗ꎻ‘范进明

晚熟’‘Ｆａｎｊｉｎｍｉｎｇ Ｗａｎｓｈｕ’ꎻ‘鸡嘴荔’‘Ｊｉｚｕｉｌｉ’ꎻ‘桂糯’‘Ｇｕｉｎｕｏ’ꎻ‘绿驴’‘Ｌüｌü’ꎻ‘糖驳’‘Ｔａｎｇｂｏ’ꎻ‘福玉’‘Ｆｕｙｕ’ꎻ‘勾北’‘Ｇｏｕｂｅｉ’ꎻ‘范进明

大红荔’‘Ｆａｎｊｉｎｍｉｎｇ Ｄａｈｏｎｇｌｉ’ꎻ‘北流尖叶’‘Ｂｅｉｌｉｕ Ｊｉａｎｙｅ’ꎻ‘北流镇奉’ ‘Ｂｅｉｌｉｕ Ｚｈｅｎｆｅｎｇ’ꎻ‘黄肉糯米糍’ ‘Ｈｕａｎｇｒｏｕ Ｎｕｏｍｉｃｉ’∗ꎻ‘广西丁香’

３８
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‘Ｇｕａｎｇｘｉ Ｄｉｎｇｘｉａｎｇ’ꎻ‘九龙荔’‘Ｊｉｕｌｏｎｇｌｉ’∗
来源地为海南 Ｔｈｅ ｏｒｉｇｉｎ ｉｓ Ｈａｉｎａｎ:‘鹅蛋荔’‘Ｅｄａｎｌｉ’∗ꎻ‘大丁香’‘Ｄａｄｉｎｇｘｉａｎｇ’ꎻ‘南岛无核荔’‘Ｎａｎｄａｏ Ｗｕｈｅｌｉ’ꎻ‘Ａ４ 无核荔’‘Ａ４ Ｗｕｈｅｌｉ’ꎻ‘新

球蜜荔’‘Ｘｉｎｑｉｕ Ｍｉｌｉ’ꎻ‘海垦 ２１ 号’‘Ｈａｉｋｅｎ ２１’ꎻ‘玉潭’‘Ｙｕｔａｎ’ꎻ‘农美 ９ 号’ ‘Ｎｏｎｇｍｅｉ ９’ꎻ‘澄迈’ ‘Ｃｈｅｎｇｍａｉ’ꎻ‘牛心’ ‘Ｎｉｕｘｉｎ’ꎻ‘海垦 １０
号’‘Ｈａｉｋｅｎ １０’ꎻ‘临高 ３ 号’‘Ｌｉｎｇａｏ ３’ꎻ‘海垦 ２４ 号’‘Ｈａｉｋｅｎ ２４’ꎻ‘海垦 １５ 号’‘Ｈａｉｋｅｎ １５’ꎻ‘琼山 ６ 号’‘Ｑｉｏｎｇｓｈａｎ ６’ꎻ‘临高 １ 号’‘Ｌｉｎｇａｏ
１’ꎻ‘海垦 ２５ 号’‘Ｈａｉｋｅｎ ２５’∗ꎻ‘青皮’ ‘Ｑｉｎｇｐｉ’∗ꎻ‘青皮 １ 号’ ‘Ｑｉｎｇｐｉ １’ꎻ‘岭南 ３９ 号’ ‘Ｌｉｎｇｎａｎ ３９’∗ꎻ‘美青’ ‘Ｍｅｉｑｉｎｇ’ꎻ‘榆林丁香’
‘Ｙｕｌｉｎ Ｄｉｎｇｘｉａｎｇ’ꎻ‘春腾’‘Ｃｈｕｎｔｅｎｇ’ꎻ‘永 ６’‘Ｙｏｎｇ ６’ꎻ‘临高 ２ 号’‘Ｌｉｎｇａｏ ２’ꎻ‘圆球’ ‘Ｙｕａｎｑｉｕ’ꎻ‘紫荔’ ‘Ｚｉｌｉ’ꎻ‘海垦 １８ 号’ ‘Ｈａｉｋｅｎ １８’ꎻ
‘中山 ５ 号’‘Ｚｈｏｎｇｓｈａｎ ５’ꎻ‘海垦 ８ 号’ ‘Ｈａｉｋｅｎ ８’ꎻ‘海垦 ４ 号’ ‘Ｈａｉｋｅｎ ４’ꎻ‘琼山 １４ 号’ ‘Ｑｉｏｎｇｓｈａｎ １４’ꎻ‘新球’ ‘Ｘｉｎｑｉｕ’ꎻ‘海垦 ６ 号’
‘Ｈａｉｋｅｎ ６’ꎻ‘鸭姆笼’‘Ｙａｍｕｌｏｎｇ’∗ꎻ‘海垦 １９ 号’‘Ｈａｉｋｅｎ １９’ꎻ‘海垦 ２２ 号’‘Ｈａｉｋｅｎ ２２’ꎻ‘大果’‘Ｄａｇｕｏ’ꎻ‘魁星 １５ 号’‘Ｋｕｉｘｉｎｇ １５’ꎻ‘牛山’
‘Ｎｉｕｓｈａｎ’ꎻ‘白皮’‘Ｂａｉｐｉ’ꎻ‘春 ４’‘Ｃｈｕｎ ４’ꎻ‘魁星 １ 号’‘Ｋｕｉｘｉｎｇ １’ꎻ‘海垦 ５ 号’‘Ｈａｉｋｅｎ ５’ꎻ‘岭南 １５ 号’‘Ｌｉｎｇｎａｎ １５’ꎻ‘春 ２５’‘Ｃｈｕｎ ２５’ꎻ
‘魁星 ２ 号’‘Ｋｕｉｘｉｎｇ ２’ꎻ‘魁星 １２ 号’‘Ｋｕｉｘｉｎｇ １２’ꎻ‘海垦 １１ 号’‘Ｈａｉｋｅｎ １１’∗ꎻ‘海垦 １３ 号’‘Ｈａｉｋｅｎ １３’∗ꎻ‘苹果荔’‘Ｐｉｎｇｇｕｏｌｉ’ꎻ‘魁星 ４
号’‘Ｋｕｉｘｉｎｇ ４’ꎻ‘魁星 １１ 号’‘Ｋｕｉｘｉｎｇ １１’ꎻ‘魁星 １８ 号’‘Ｋｕｉｘｉｎｇ １８’ꎻ‘海垦 １２ 号’‘Ｈａｉｋｅｎ １２’ꎻ‘魁星 ９ 号’‘Ｋｕｉｘｉｎｇ ９’ꎻ‘魁星 ３ 号’‘Ｋｕｉｘｉｎｇ
３’∗ꎻ‘魁星 ７ 号’‘Ｋｕｉｘｉｎｇ ７’∗ꎻ‘佳圆’‘Ｊｉａｙｕａｎ’∗ꎻ‘胭脂红’‘Ｙａｎｚｈｉｈｏｎｇ’∗ꎻ‘魁星 １３ 号’‘Ｋｕｉｘｉｎｇ １３’∗ꎻ‘昌洪’‘Ｃｈａｎｇｈｏｎｇ’∗ꎻ‘魁星 ６
号’‘Ｋｕｉｘｉｎｇ ６’∗ꎻ‘魁星 １６ 号’‘Ｋｕｉｘｉｎｇ １６’∗ꎻ‘海垦 ２６ 号’‘Ｈａｉｋｅｎ ２６’ꎻ‘美蜜’‘Ｍｅｉｍｉ’ꎻ‘玉潭蜜荔’‘Ｙｕｔａｎ Ｍｉｌｉ’∗ꎻ‘永 ２５’‘Ｙｏｎｇ ２５’ꎻ
‘魁星 １７ 号’‘Ｋｕｉｘｉｎｇ １７’∗ꎻ‘魁星 ５ 号’‘Ｋｕｉｘｉｎｇ ５’∗

来源地为福建 Ｔｈｅ ｏｒｉｇｉｎ ｉｓ Ｆｕｊｉａｎ:‘桶仔’ ‘ Ｔｏｎｇｚａｉ’ꎻ‘四两果’ ‘ Ｓｉｌｉａｎｇｇｕｏ’ꎻ‘下邦枝’ ‘ Ｘｉａｂａｎｇｚｈｉ’ ∗ꎻ‘乌叶舅’ ‘Ｗｕｙｅｊｉｕ’ ∗ꎻ‘南海荔’
‘Ｎａｎｈａｉｌｉ’ꎻ‘下番枝’‘Ｘｉａｆａｎｚｈｉ’ꎻ‘冇叔公’‘Ｍａｏｓｈｕｇｏｎｇ’∗ꎻ‘及第’‘Ｊｉｄｉ’ꎻ‘山枝’ ‘ Ｓｈａｎｚｈｉ’ꎻ‘蜜丁香’ ‘Ｍｉｄｉｎｇｘｉａｎｇ’ꎻ‘蔡坑 ２ 号’ ‘Ｃａｉｋｅｎｇ
２’ꎻ‘黄埔荔’‘Ｈｕａｎｇｐｕｌｉ’ꎻ‘蛀籽’‘Ｚｈｕｚｉ’ꎻ‘白荔枝’‘Ｂａｉｌｉｚｈｉ’ꎻ‘尖叶’‘Ｊｉａｎｙｅ’∗ꎻ‘皇帝舅’‘Ｈｕａｎｇｄｉｊｉｕ’∗ꎻ‘漳浦金钟’‘Ｚｈａｎｇｐｕ Ｊｉｎｚｈｏｎｇ’ꎻ
‘绿荷包’‘Ｌüｈｅｂａｏ’ꎻ‘香丸荔’ ‘Ｘｉａｎｇｗａｎｌｉ’ꎻ‘小金钟’ ‘Ｘｉａｏｊｉｎｚｈｏｎｇ’ꎻ‘大金钟’ ‘Ｄａｊｉｎｚｈｏｎｇ’ꎻ‘扁荔’ ‘Ｂｉａｎｌｉ’ꎻ‘霞浦荔’ ‘Ｘｉａｐｕｌｉ’ꎻ‘水蜜’
‘Ｓｈｕｉｍｉ’

来源地为四川 Ｔｈｅ ｏｒｉｇｉｎ ｉｓ Ｓｉｃｈｕａｎ:‘合江糯米糍’‘Ｈｅｊｉａｎｇ Ｎｕｏｍｉｃｉ’∗ꎻ‘合江大红袍’‘Ｈｅｊｉａｎｇ Ｄａｈｏｎｇｐａｏ’∗ꎻ‘楠木叶’‘Ｎａｎｍｕｙｅ’

中熟品种(品系)Ｍｉｄ￣ｍａｔｕｒｉｎｇ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ (ｓｔｒａｉｎｓ)
来源地为广东 Ｔｈｅ ｏｒｉｇｉｎ ｉｓ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ:‘水晶球’‘Ｓｈｕｉｊｉｎｇｑｉｕ’ꎻ‘玫瑰露’‘Ｍｅｉｇｕｉｌｕ’ꎻ‘青皮甜’ ‘Ｑｉｎｇｐｉｔｉａｎ’ꎻ‘白蜡’ ‘Ｂａｉｌａ’∗ꎻ‘黑叶’ ‘Ｈｅｉｙｅ’ꎻ

‘锦壳’‘Ｊｉｎｋｅ’ꎻ‘白油麻’‘Ｂａｉｙｏｕｍａ’ꎻ‘隔夜水’ ‘Ｇｅｙｅｓｈｕｉ’ꎻ‘金包银’ ‘ Ｊｉｎｂａｏｙｉｎ’∗ꎻ‘草莓荔’ ‘Ｃａｏｍｅｉｌｉ’ꎻ‘大红袍’ ‘Ｄａｈｏｎｇｐａｏ’ꎻ‘龙荔’
‘Ｌｏｎｇｌｉ’

来源地为广西 Ｔｈｅ ｏｒｉｇｉｎ ｉｓ Ｇｕａｎｇｘｉ: ‘早埔’ ‘ Ｚａｏｐｕ’ꎻ ‘凤花’ ‘ Ｆｅｎｇｈｕａ’ ∗ꎻ‘大锦种’ ‘ Ｄａｊｉｎｚｈｏｎｇ’ꎻ ‘下番荔 ２ 号’ ‘ Ｘｉａｆａｎｌｉ ２’ꎻ ‘葡萄荔’
‘Ｐｕｔａｏｌｉ’ꎻ‘普宁当地’‘Ｐｕｎｉｎｇ Ｄａｎｇｄｉ’ꎻ‘大果荔’ ‘Ｄａｇｕｏｌｉ’ꎻ‘麻米’ ‘Ｍａｍｉ’ꎻ‘水荔’ ‘Ｓｈｕｉｌｉ’∗ꎻ‘青壳荔’ ‘Ｑｉｎｇｋｅｌｉ’ꎻ‘泰国荔’ ‘Ｔａｉｇｕｏｌｉ’ꎻ
‘越南荔’‘Ｙｕｅｎａｎｌｉ’ꎻ‘北流冰糖荔’‘Ｂｅｉｌｉｕ Ｂｉｎｇｔａｎｇｌｉ’∗ꎻ‘北流锦钟’‘Ｂｅｉｌｉｕ Ｊｉｎｚｈｏｎｇ’ꎻ‘玉荷包’‘Ｙｕｈｅｂａｏ’

来源地为海南 Ｔｈｅ ｏｒｉｇｉｎ ｉｓ Ｈａｉｎａｎ:‘大果早熟’‘Ｄａｇｕｏ Ｚａｏｓｈｕ’
来源地为福建 Ｔｈｅ ｏｒｉｇｉｎ ｉｓ Ｆｕｊｉａｎ:‘兰竹’‘Ｌａｎｚｈｕ’ꎻ‘九湖桂林’‘Ｊｉｕｈｕ Ｇｕｉｌｉｎ’ꎻ‘田家子’‘Ｔｉａｎｊｉａｚｉ’ꎻ‘猪母乳’‘Ｚｈｕｍｕｒｕ’ꎻ‘蔡坑肉丸’‘Ｃａｉｋｅｎｇ

Ｒｏｕｗａｎ’∗ꎻ‘假桂荔’‘Ｊｉａｇｕｉｌｉ’ꎻ‘无核珍珠’ ‘Ｗｕｈｅ Ｚｈｅｎｚｈｕ’ꎻ‘台湾荔’ ‘Ｔａｉｗａｎｌｉ’ꎻ‘红蜜’ ‘Ｈｏｎｇｍｉ’ꎻ‘桂花红’ ‘Ｇｕｉｈｕａｈｏｎｇ’ꎻ‘硬枝早红’
‘Ｙｉｎｇｚｈｉ Ｚａｏｈｏｎｇ’ꎻ‘乌叶’‘Ｗｕｙｅ’ꎻ‘陈紫’‘Ｃｈｅｎｚｉ’ꎻ‘十月荔’‘Ｓｈｉｙｕｅｌｉ’ꎻ‘蹋死牛’‘Ｔａｓｉｎｉｕ’ꎻ‘丛星’‘Ｃｏｎｇｘｉｎｇ’

来源地为四川 Ｔｈｅ ｏｒｉｇｉｎ ｉｓ Ｓｉｃｈｕａｎ:‘带绿’‘Ｄａｉｌü’ꎻ‘绛纱兰’‘Ｊｉａｎｇｓｈａｌａｎ’ꎻ‘陀提’‘Ｔｕｏｔｉ’∗ꎻ‘合江桂味’‘Ｈｅｊｉａｎｇ Ｇｕｉｗｅｉ’∗ꎻ‘乌泡’‘Ｗｕｐａｏ’ꎻ
‘合江妃子笑’‘Ｈｅｊｉａｎｇ Ｆｅｉｚｉｘｉａｏ’

早熟品种(品系)Ｅａｒｌｙ￣ｍａｔｕｒｉｎｇ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ (ｓｔｒａｉｎｓ)
来源地为广东 Ｔｈｅ ｏｒｉｇｉｎ ｉｓ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ:‘中山状元红’‘Ｚｈｏｎｇｓｈａｎ Ｚｈｕａｎｇｙｕａｎｈｏｎｇ’∗ꎻ‘水东黑叶’‘Ｓｈｕｉｄｏｎｇ Ｈｅｉｙｅ’ꎻ‘妃子笑’‘Ｆｅｉｚｉｘｉａｏ’ꎻ‘大造’

‘Ｄａｚａｏ’
来源地为福建 Ｔｈｅ ｏｒｉｇｉｎ ｉｓ Ｆｕｊｉａｎ:‘状元红’‘Ｚｈｕａｎｇｙｕａｎｈｏｎｇ’ꎻ‘元红’ ‘Ｙｕａｎｈｏｎｇ’ꎻ‘犀角子’ ‘Ｘｉｊｉａｏｚｉ’ꎻ‘白驳早红’ ‘Ｂａｉｂｏ Ｚａｏｈｏｎｇ’∗ꎻ‘马公

嚎’‘Ｍａｇｏｎｇｈａｏ’ꎻ‘库林’‘Ｋｕｌｉｎ’ꎻ‘火烧本’‘Ｈｕｏｓｈａｏｂｅｎ’

特早熟品种(品系)Ｅｘｔｒｅｍｅｌｙ ｅａｒｌｙ￣ｍａｔｕｒｉｎｇ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ (ｓｔｒａｉｎｓ)
来源地为广东 Ｔｈｅ ｏｒｉｇｉｎ ｉｓ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ:‘早黑叶’‘Ｚａｏｈｅｉｙｅ’ꎻ‘三月红’‘Ｓａｎｙｕｅｈｏｎｇ’∗
来源地为广西 Ｔｈｅ ｏｒｉｇｉｎ ｉｓ Ｇｕａｎｇｘｉ:‘桂早荔’‘Ｇｕｉｚａｏｌｉ’ꎻ‘广西三月红’‘Ｇｕａｎｇｘｉ Ｓａｎｙｕｅｈｏｎｇ’
来源地为福建 Ｔｈｅ ｏｒｉｇｉｎ ｉｓ Ｆｕｊｉａｎ:‘白北’‘Ｂａｉｂｅｉ’∗
来源地为四川 Ｔｈｅ ｏｒｉｇｉｎ ｉｓ Ｓｉｃｈｕａｎ:‘荷包荔’‘Ｈｅｂａｏｌｉ’∗

∗: 核心品种(品系)Ｃｏｒｅ ｃｕｌｔｉｖａｒ (ｓｔｒａｉｎ) .

４８


