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基于 ＥＳＴ－ＳＳＲ 标记的花楸树和
少叶花楸杂交 Ｆ１ 代群体的杂种鉴定及遗传关系分析
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摘要: 以花楸树〔Ｓｏｒｂｕｓ ｐｏｈｕａｓｈａｎｅｎｓｉｓ (Ｈａｎｃｅ) Ｈｅｄｌ.〕为母本、少叶花楸〔Ｓ. ｈｕｐｅｈｅｎｓｉｓ ｖａｒ. ｐａｕｃｉｊｕｇａ (Ｄ. Ｋ. Ｚａｎｇ ｅｔ
Ｐ. Ｃ. Ｈｕａｎｇ) Ｌ. Ｔ. Ｌｕ〕为父本进行种间杂交ꎬ利用筛选出的 ９ 对扩增结果稳定且具多态性的 ＥＳＴ－ＳＳＲ 引物ꎬ对杂

交 Ｆ１ 代群体进行杂种鉴定ꎬ并对亲本和杂交 Ｆ１ 代群体的基因分离规律以及遗传多样性和遗传关系进行分析ꎮ 结

果显示:共获得 １８４ 株杂交 Ｆ１ 代ꎬ其中 １７５ 株在 ９ 个 ＥＳＴ－ＳＳＲ 位点上均扩增出双亲条带ꎬ说明这些单株为真杂种ꎬ
杂种率达 ９５.１％ꎻ另 ９ 株在 ３~７ 个位点上呈现异常基因型ꎬ即缺失双亲条带或出现新条带ꎮ ９ 对 ＥＳＴ－ＳＳＲ 引物中ꎬ
仅 ｓｏｒｓｄ２９ 在亲本中的扩增结果为 ａａ×ｂｂ 型(纯合互补型)ꎬ其他 ８ 对引物在亲本中的扩增结果为 ａａ×ｂｃ 型(父本

型)、ａｂ×ｃｄ 型(双亲互补型)或 ａｂ×ａｃ 型(杂合互补型)ꎬ因而ꎬ在 １７５ 株真杂种中ꎬ仅 ｓｏｒｓｄ２９ 位点未出现基因分离ꎬ
另 ８ 个位点均出现了基因分离ꎬ经 ２检验ꎬＦ１ 代分离比与期望分离比均无显著(Ｐ>０.０５)差异ꎮ 用 ９ 对 ＥＳＴ－ＳＳＲ 引

物从 １７５ 株 Ｆ１ 代真杂种中共扩增出 ２８ 个等位基因ꎬ观测等位基因数、有效等位基因数、多态性信息含量、Ｓｈａｎｎｏｎｓ
信息指数、观测杂合度和期望杂合度的均值分别为 ３.１、２.９、０.５６６、１.０７６、０.９２０ 和 ０.６４０ꎮ 基于 Ｎｅｉｓ 遗传距离ꎬ采用

ＵＰＧＭＡ 法构建系统聚类图ꎬ结果显示:在 Ｎｅｉｓ 遗传距离 ０.２８ 处ꎬ少叶花楸单独成组Ⅰꎬ花楸树和 １７５ 株 Ｆ１ 代单株

聚为组Ⅱꎻ在 Ｎｅｉｓ 遗传距离 ０.２４ 处ꎬ组Ⅱ可进一步分为 ２ 个亚组ꎬ其中 ８１ 株 Ｆ１ 代单株聚为亚组Ⅱ１ꎬ另 ９４ 株 Ｆ１ 代

单株与花楸树聚为亚组Ⅱ２ꎮ 综合分析结果表明:采用 ＥＳＴ－ＳＳＲ 分子标记法可对花楸树和少叶花楸的杂交 Ｆ１ 代群

体进行有效的杂种鉴定ꎻ获得的杂交 Ｆ１ 代单株的基因分离情况符合孟德尔分离定律ꎬ且与母本花楸树有较近的遗

传关系ꎻ总体上看ꎬ杂交 Ｆ１ 代群体中 １７５ 株真杂种的遗传多样性较为丰富ꎮ
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ｓｕｂｇｒｏｕｐ Ⅱ２ . Ｔｈｅ ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔ ｓｈｏｗｓ ｔｈａｔ ａｎ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｈｙｂｒｉｄ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｃａｎ ｂｅ
ｃｏｎｄｕｃｔｅｄ ｆｏｒ Ｆ１ ｈｙｂｒｉｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ Ｓ. ｐｏｈｕａｓｈａｎｅｎｓｉｓ ａｎｄ Ｓ. ｈｕｐｅｈｅｎｓｉｓ ｖａｒ. ｐａｕｃｉｊｕｇａ ｂｙ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ
ＥＳＴ￣ＳＳＲ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒ ｍｅｔｈｏｄꎻ ｔｈｅ ｇｅｎｅ ｓｅｇｒｅｇａｔｉｏｎ ｓｉｔｕａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｆ１ ｈｙｂｒｉｄ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ａｒｅ ａｌｌ ｉｎ
ａｃｃｏｒｄ ｗｉｔｈ Ｍｅｎｄｅｌｓ ｌａｗ ｏｆ ｓｅｇｒｅｇａｔｉｏｎꎬ ａｎｄ ｔｈｅｙ ｈａｖｅ ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ ｃｌｏｓｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｗｉｔｈ ｔｈｅ
ｆｅｍａｌｅ ｐａｒｅｎｔ Ｓ. ｐｏｈｕａｓｈａｎｅｎｓｉｓ. Ｉｎ ｇｅｎｅｒａｌꎬ ｔｈｅ １７５ ｒｅａｌ ｈｙｂｒｉｄ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｏｆ Ｆ１ ｈｙｂｒｉｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｈａｖｅ
ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ ｒｉｃｈ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｉｅｓ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｓｏｒｂｕｓ ｐｏｈｕａｓｈａｎｅｎｓｉｓ (Ｈａｎｃｅ) Ｈｅｄｌ.ꎻ Ｓｏｒｂｕｓ ｈｕｐｅｈｅｎｓｉｓ ｖａｒ. ｐａｕｃｉｊｕｇａ (Ｄ. Ｋ. Ｚａｎｇ ｅｔ
Ｐ. Ｃ. Ｈｕａｎｇ) Ｌ. Ｔ. Ｌｕꎻ ＥＳＴ￣ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒꎻ ｈｙｂｒｉｄ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎꎻ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎻ ｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ

　 　 种间杂交可以将不同亲本的优良性状集中到杂

交子代[１]ꎬ是获得具有丰富表型变异及高抗性优良

杂种的有效途径[２ꎬ３]ꎮ 大部分植物从人工授粉、杂交

子代繁育、良种选育到产业化研究和应用ꎬ均需经过

漫长的时间ꎬ制约了植物杂交育种和新品种选育的效

率和进程ꎮ 杂交子代早期鉴定能够缩短育种年限ꎬ加
快育种进程[４]ꎬ因而杂种鉴定是杂交育种进程中十

分重要的步骤[５ꎬ６]ꎮ 传统的杂种鉴定主要依赖于植

株的外部形态特征ꎬ例如株高、叶片形状和大小、花形

和花色、果形和果色、生长习性等ꎬ但是植株的发育状

况及外部环境因子均可能会影响杂种鉴定的准确

性[７]ꎮ 随着分子生物学技术的发展ꎬ分子标记技术

已被广泛应用于植物的杂种鉴定ꎮ ＳＳＲ ( ｓｉｍｐｌｅ
ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔ)标记技术是杂种鉴定中最常用的分

子标记技术之一ꎬ已应用于梅树(Ｐｒｕｎｕｓ ｍｕｍｅ Ｓｉｅｂ.
ｅｔ Ｚｕｃｃ.) [８]、紫薇(Ｌａｇｅｒｓｔｒｏｅｍｉａ ｉｎｄｉｃａ Ｌｉｎｎ.) [９] 和青

榨槭(Ａｃｅｒ ｄａｖｉｄｉｉ Ｆｒａｎｃｈ.) [１０] 等园林植物以及大豆

〔Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ ( Ｌｉｎｎ.) Ｍｅｒｒ.〕 [１１]、 落 花 生 ( Ａｒａｃｈｉｓ
ｈｙｐｏｇａｅａ Ｌｉｎｎ.) [１２]、糯玉米 (Ｚｅａ ｍａｙｓ ｖａｒ. ｃｅｒａｔｉｎａ

Ｋｕｌｅｓｈ) [１３]和甘薯〔 Ｉｐｏｍｏｅａ ｂａｔａｔａｓ (Ｌｉｎｎ.) Ｌａｍ.〕 [１４]

等农作物的杂种鉴定和遗传多样性分析工作ꎮ
花楸树〔Ｓｏｒｂｕｓ ｐｏｈｕａｓｈａｎｅｎｓｉｓ (Ｈａｎｃｅ) Ｈｅｄｌ.〕和

少叶花楸〔Ｓ. ｈｕｐｅｈｅｎｓｉｓ ｖａｒ. ｐａｕｃｉｊｕｇａ (Ｄ. Ｋ. Ｚａｎｇ ｅｔ
Ｐ. Ｃ. Ｈｕａｎｇ) Ｌ. Ｔ. Ｌｕ〕均为蔷薇科(Ｒｏｓａｃｅａｅ)花楸

属(Ｓｏｒｂｕｓ Ｌｉｎｎ.)落叶乔木ꎮ 花楸树的叶、花和果观

赏价值均较高ꎬ其体内富含蛋白质、可溶性糖、黄酮类

和酚类等多种成分[１５－１７]ꎬ应用前景广阔ꎮ 然而ꎬ由于

野生花楸树原分布于中国北方海拔 ９００ ~ ２ ５００ ｍ 的

区域ꎬ在低海拔区域栽培时易受到夏季高温胁迫[１８]ꎬ
导致植株在越夏时叶片出现“日灼”现象ꎬ目前已从

分子层面对花楸树响应高温胁迫及叶片“日灼”机制

开展了系列研究[１９－２１]ꎮ 少叶花楸为山东特有的濒危

树种[２２]ꎬ生于海拔 ３００~１ ０００ ｍ 的山坡沟边及林缘ꎬ
在低海拔区域生长良好ꎬ并表现出较强的耐热性ꎬ目
前针对少叶花楸的研究主要集中在地理分布[２３]、形
态特征[２４]、光合特性[２５]、染色体核型[２６] 等方面ꎮ 通

过杂交育种的方法ꎬ将少叶花楸的耐热特性引入花楸

树ꎬ可提高花楸树的耐热性能ꎬ这对选育耐热或适应

６６
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低海拔地区种植的花楸树新品种有重要意义ꎮ
为此ꎬ作者采用实生苗杂交育种方法ꎬ对花楸树

和少叶花楸进行种间杂交ꎬ并利用 ＥＳＴ－ＳＳＲ 标记技

术对杂交 Ｆ１ 代群体进行杂种鉴定及遗传多样性和遗

传关系分析ꎬ以期筛选出适宜于花楸树和少叶花楸杂

交后代早期杂种鉴定的分子标记ꎬ进而为花楸属植物

遗传图谱构建以及耐热品种中耐热基因的 ＱＴＬ 定位

提供基础研究资料ꎮ

１　 材料和方法

１.１　 材料

以花楸树为母本(ＳＰ)、少叶花楸(ＳＨ)为父本ꎬ
于 ２０２０ 年 ４ 月采用常规人工控制授粉方法进行杂

交ꎻ同年 １０ 月采集果实ꎬ经种实调制后获得纯净、饱
满的杂交种子ꎻ同年 １１ 月将获得的杂交种子经低温

春化处理后ꎬ于 ２０２１ 年 １ 月在温室播种于装有育苗

基质〔Ｖ(草炭) ∶ Ｖ(蛭石) ＝ ３ ∶ １〕的营养钵(直径

１２ ｃｍ、高 １２ ｃｍ)中ꎻ２０２１ 年 ４ 月将幼苗移栽至花盆

(直径 ２７.５ ｃｍ、高 ３１ ｃｍ)中ꎬ统一水肥管理ꎮ 有 ２２
株子代在育苗过程中死亡ꎬ最终获得 １８４ 株成活的杂

交 Ｆ１ 代植株(编号为 ＰＨ１ 至 ＰＨ１８４)ꎬ栽植于北京农

学院花楸种质资源圃中ꎮ
１.２　 方法

１.２.１　 基因组 ＤＮＡ 的提取及检测　 于 ２０２１ 年 ４ 月

采集杂交亲本及子代幼嫩叶片(每株约 １００ ｍｇ)ꎬ利
用新型快速植物基因组 ＤＮＡ 提取(离心柱型)试剂

盒(型号 ＤＰ３１１２ꎬ北京百泰克生物技术有限公司)提
取每个单株叶片基因组 ＤＮＡꎻ用质量分数 １％的琼脂

糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ 质量ꎬ并置于－２０ ℃冰箱中保

存、备用ꎮ
１.２.２　 引物筛选　 使用本课题组开发的 ５５ 对 ＥＳＴ－
ＳＳＲ 引物[２７]ꎬ委托北京睿博兴科生物技术有限公司ꎬ
在正向引物的 ５′端分别添加 ＨＥＸ、ＦＡＭ、ＴＡＭＲＡ 和

ＲＯＸ 荧光染料接头ꎬ合成荧光引物ꎮ 以 ２ 个亲本及

随机选取的 ４ 株 Ｆ１ 代单株的基因组 ＤＮＡ 为模板进

行引物筛选ꎮ
使用 Ｓ１０００ ＰＣＲ 仪(美国 Ｂｉｏ －Ｒａｄ 公司)进行

ＰＣＲ 扩增ꎮ 扩增体系总体积 ２５. ０ μＬꎬ包含 ２ ×Ｔａｑ
ＰＣＲ ＭａｓｔｅｒＭｉｘ(北京爱博森生物科技有限公司)１２.５
μＬ、１００. ０ ｎｇμＬ－１ 基因组 ＤＮＡ ０. ５ μＬ 以及 １０. ０
μｍｏｌＬ－１正向和反向引物各 １.０ μＬꎬ并用无菌双蒸

水补足体积ꎮ 扩增程序为:９５ ℃预变性 ５ ｍｉｎꎻ９５ ℃
变性３０ ｓ、相应温度退火 ３０ ｓ、７２ ℃延伸 ４５ ｓꎬ３０ 个循

环ꎻ最后于 ７２ ℃延伸 ７ ｍｉｎꎮ
用 ＡＢＩ ３７３０ｘｌ ＤＮＡ 分 析 仪 ( 美 国 Ａｐｐｌｉｅｄ

Ｂｉｏｓｙｓｔｅｍｓ 公司) 对扩增产物进行毛细管电泳ꎮ 取

１.０ μＬ 扩增产物ꎬ加入 ８. ５ μＬ 去离子甲酰胺和

０.５ μＬ Ｌｉｚ－５００ 分子量内标ꎬ依次于 ９５ ℃变性５ ｍｉｎ、
４ ℃保温 １０ ｍｉｎ 后ꎬ于 ４ ℃条件下 ３ ０００ ｒｍｉｎ－１离

心 １ ｍｉｎ 后进行毛细管电泳分析ꎻ毛细管电泳条件为

１３ ｋＶ 预电泳 ３ ｍｉｎꎻ１.５ ｋＶ 进样 １０ ｓꎻ１０ ｋＶ 电泳 ４０
ｍｉｎꎮ 根据毛细管电泳结果筛选出 ９ 对在亲本中具有

多态性的特异性 ＥＳＴ－ＳＳＲ 引物用于杂种鉴定ꎮ 各引

物的基本信息见表 １ꎮ
１.２.３　 杂种鉴定　 以 １８４ 株杂交 Ｆ１ 代单株的基因组

ＤＮＡ 为模板ꎬ按照前述扩增体系和程序进行 ＰＣＲ 扩

增和毛细管电泳ꎮ 对扩增结果进行分析ꎬ具有双亲特

异位点的杂交后代为真杂种ꎬ而双亲位点缺失的杂交

后代则需进行重复验证ꎮ

表 １　 用于花楸树和少叶花楸杂交 Ｆ１ 代群体 ＥＳＴ－ＳＳＲ 标记分析的 ９ 对多态性引物信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｎｉｎｅ ｐａｉｒｓ ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｐｒｉｍｅｒｓ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ＥＳＴ￣ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ Ｆ１ ｈｙｂｒｉｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ Ｓｏｒｂｕｓ ｐｏｈｕａｓｈａｎｅｎｓｉｓ
(Ｈａｎｃｅ) Ｈｅｄｌ. ａｎｄ Ｓ. ｈｕｐｅｈｅｎｓｉｓ ｖａｒ. ｐａｕｃｉｊｕｇａ (Ｄ. Ｋ. Ｚａｎｇ ｅｔ Ｐ. Ｃ. Ｈｕａｎｇ) Ｌ. Ｔ. Ｌｕ

引物
Ｐｒｉｍｅｒ

重复基序
Ｒｅｐｅａｔ ｍｏｔｉｆ

正向引物序列(５′→３′)
Ｆｏｒｗａｒｄ ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ (５′→３′)

反向引物序列(５′→３′)
Ｒｅｖｅｒｓｅ ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ (５′→３′)

退火温度 / ℃
Ａｎｎｅａｌｉｎｇ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

ｓｏｒｓｄ２９ (ＧＡ) １２ ＡＡＡＧＣＴＧＡＣＡＣＣＣＣＡＡＴＧＴＣ ＣＡＧＡＧＣＡＧＣＴＴＣＡＣＣＴＴＴＣＣ ５７
ｓｏｒｓｄ３９ (ＧＡ) １８ ＧＡＡＧＣＡＣＡＧＡＡＴＣＡＣＧＣＡＡＡ ＡＴＧＣＣＣＴＴＴＴＧＣＴＴＴＣＡＣＡＣ ５７
ｓｏｒｓ５１ (ＡＧ) １５ ＧＣＧＡＡＡＣＡＡＡＣＡＧＡＴＧＧＡＴＧ ＣＧＣＴＧＡＣＣＴＧＡＧＡＧＡＣＴＴＣＣ ５７
ｓｏｒｓ８５ (ＣＴ) １１ ＣＧＧＣＴＴＴＴＴＧＣＡＴＣＡＴＣＴＴＴ ＣＣＴＴＧＡＣＡＧＡＧＣＡＴＴＣＡＧＣＡ ５７
ｓｏｒｓ３３ (ＡＧ) １３ ＴＴＡＴＡＴＧＧＣＣＧＣＣＡＡＴＴＣＡＴ ＣＣＧＡＧＧＡＡＧＡＡＧＡＡＣＡＧＴＣＴＣ ５７
ｓｏｒｓ８９ (ＣＴ) １１ ＣＡＡＡＴＧＡＴＧＣＡＴＧＡＣＡＣＡＴＡＣＡＡ ＧＧＡＡＧＡＣＧＡＡＣＡＧＡＧＧＣＡＡＧ ５７
ｓｏｒｓ６０ (ＡＧ) １６ ＣＡＴＧＡＣＣＣＡＡＡＧＣＡＧＡＧＧＡＴ ＴＴＴＣＴＣＡＣＴＣＡＴＣＡＧＡＧＴＣＡＣＣＡ ５７
ｓｏｒｓ７１ (ＣＴ) １０ ＴＣＡＡＴＧＧＧＧＣＴＴＴＧＡＴＴＡＧＣ ＡＡＧＣＡＧＡＧＧＡＧＡＧＡＧＣＴＣＴＧＡＡ ５７
ｓｏｒｓｋ１０ (ＴＴＣ) ６ ＴＴＴＧＡＧＧＣＣＡＴＴＧＡＧＴＧＴＴＧ ＴＧＧＴＧＴＴＴＧＣＧＡＧＴＴＴＴＣＴＧ ５２

７６
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１.３　 数据统计分析

使用 ＧｅｎｅＭａｒｋｅｒ ２.２.０ 软件对毛细管电泳数据

进行统计分析ꎬ 将每个峰值的位置与泳道中的

ＧｅｎｅＳｃａｎ５００ＬＩＺ 分子质量内标进行比较ꎬ读取扩增

片段长度ꎬ记录等位基因ꎮ
使用 ＰＯＰＧＥＮＥ ３２ 软件计算杂交 Ｆ１ 代群体的观

测等位基因数、有效等位基因数、Ｓｈａｎｎｏｎｓ 信息指

数、期望杂合度、 观测杂合度和遗传距离ꎻ 使用

ＣＥＲＶＵＳ ３.０ 软件统计每个 ＥＳＴ－ＳＳＲ 位点的多态性

信息含量ꎻ基于遗传距离ꎬ使用 ＭＥＧＡ ７.０ 软件对双

亲和杂交 Ｆ１ 代群体进行 ＵＰＧＭＡ 聚类分析ꎮ
用 ａ、 ｂ、 ｃ、 ｄ 对不同等位基因进行标记ꎬ利用

ＳＰＳＳ ２６.０ 软件中的卡方( ２)拟合优度检验对杂交

Ｆ１ 代群体的基因型分离情况进行分析[２８]ꎬ以确定基

因型分离情况与孟德尔分离定律的符合程度ꎮ

２　 结果和分析

２.１　 杂交 Ｆ１ 代单株的杂种鉴定结果

根据 ９ 对 ＥＳＴ－ＳＳＲ 引物的扩增结果获得花楸树

和少叶花楸及其杂交 Ｆ１ 代的基因型ꎮ 在 １８４ 株 Ｆ１

代单株中ꎬ有 ９ 株 Ｆ１ 代单株分别在 ３ ~ ７ 个位点上出

现异常基因型ꎬ占 Ｆ１ 代单株总数的 ４.９％ꎻ有 １７５ 株

单株在 ９ 个 ＥＳＴ－ＳＳＲ 位点上均扩增出双亲条带ꎬ这
些单株均可认为是真杂种后代ꎬ杂种率达 ９５.１％ꎮ

由 ９ 对 ＥＳＴ－ＳＳＲ 引物在亲本和 ９ 株异常 Ｆ１ 代

单株中的扩增结果(表 ２)可见:在出现异常基因型的

Ｆ１ 代单株中ꎬＰＨ１ 有 ６ 个位点出现母本或父本条带

的缺失ꎬ其中 ３ 个位点扩增出新条带ꎻＰＨ４ 有 ６ 个位

点出现母本或父本条带缺失ꎬ其中 ３ 个位点扩增出新

条带ꎻＰＨ６ 有 ５ 个位点出现母本或父本条带缺失ꎬ除
ｓｏｒｓ５１ 外ꎬ另 ４ 个位点均扩增出新条带ꎻＰＨ７ 有 ４ 个

位点出现母本或父本条带缺失ꎬ其中 ２ 个位点扩增

出新条带ꎻＰＨ８ 有 ３ 个位点出现母本条带缺失ꎬ其
中 ２ 个位点扩增出新条带ꎻＰＨ９ 有 ４ 个位点出现母

本或父本条带缺失ꎬ其中 ２ 个位点扩增出新条带ꎻ
ＰＨ１０ 有 ７ 个位点出现母本或父本条带缺失ꎬ除
ｓｏｒｓ５１ 位点外ꎬ其他 ６ 个位点均扩增出新条带ꎻＰＨ１９
有 ６ 个位点出现母本或父本条带缺失ꎬ这 ６ 个位点均

扩增出新条带ꎻＰＨ２６ 有 ６ 个位点出现母本或父本条

带缺失ꎬ除 ｓｏｒｓ５１ 位点外ꎬ其他 ５ 个位点均扩增出新

条带ꎮ

表 ２　 ９ 对 ＥＳＴ－ＳＳＲ 引物在亲本及 ９ 株异常 Ｆ１ 代中的扩增结果
Ｔａｂｌｅ ２　 Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ｎｉｎｅ ｐａｉｒｓ ｏｆ ＥＳＴ￣ＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓ ｉｎ ｐａｒｅｎｔｓ ａｎｄ ｎｉｎｅ ａｂｎｏｒｍａｌ Ｆ１ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ

样本１)

Ｓａｍｐｌｅ１)
不同引物对应位点的基因型２) 　 Ｇｅｎｏｔｙｐｅ ａｔ ｌｏｃｉ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ｔｏ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｒｉｍｅｒｓ２)

ｓｏｒｓｄ２９ ｓｏｒｓｄ３９ ｓｏｒｓ５１ ｓｏｒｓ８５ ｓｏｒｓ３３ ｓｏｒｓ８９ ｓｏｒｓ６０ ｓｏｒｓ７１ ｓｏｒｓｋ１０

ＳＰ １５１ / １５１ ２７４ / ２７４ ２０６ / ２０６ ２４９ / ２４９ ２５８ / ２６６ １９１ / １９７ ２２１ / ２２９ ２１５ / ２２１ ２４１ / ２４４
ＳＨ １４７ / １４７ ２７０ / ２８６ ２７４ / ２７４ ２５１ / ２５３ ２４８ / ２５６ １７９ / １９５ ２２１ / ２３３ ２０５ / ２２１ ２４１ / ２５０
ＰＨ１ １４７ / １４７ ２１２ / ２１４ ２０６ / ２０６ ２５１ / ２５３ ２４８ / ２５２ １８９ / ２０１ — — —
ＰＨ４ — ２６０ / ２７４ ２０６ / ２０６ ２５１ / ２５３ ２４８ / ２５２ １９７ / １９９ — ２０５ / ２０５ —
ＰＨ６ — ２７８ / ２７８ ２０６ / ２０６ ２４７ / ２５１ ２５２ / ２６６ １９７ / １９９ — — —
ＰＨ７ — ２６２ / ２７８ ２０６ / ２０６ — — １８９ / １９５ — ２０５ / ２０５ —
ＰＨ８ — — — ２５１ / ２５３ ２５２ / ２５６ １８９ / １９５ — — —
ＰＨ９ — ２７４ / ２７８ ２０６ / ２０６ ２５１ / ２５３ — １９７ / ２０１ — — —
ＰＨ１０ １５１ / １５３ ２６２ / ２７４ ２０６ / ２０６ ２５３ / ２５５ ２４４ / ２６６ １７９ / １８９ — ２２１ / ２２６ —
ＰＨ１９ — ２５０ / ２６０ １８８ / ２０６ — ２４６ / ２４８ １７３ / １９７ ２２９ / ２３９ ２０９ / ２２１ —
ＰＨ２６ — ２７０ / ２７８ ２０６ / ２０６ ２５１ / ２５５ ２５２ / ２５２ １７１ / １９７ ２２１ / ２３７ — —

　 １) ＳＰ: 花楸树(母本)Ｓｏｒｂｕｓ ｐｏｈｕａｓｈａｎｅｎｓｉｓ (Ｈａｎｃｅ) Ｈｅｄｌ. ( ｆｅｍａｌｅ ｐａｒｅｎｔ)ꎻ ＳＨ: 少叶花楸(父本)Ｓ. ｈｕｐｅｈｅｎｓｉｓ ｖａｒ. ｐａｕｃｉｊｕｇａ (Ｄ. Ｋ. Ｚａｎｇ ｅｔ Ｐ. Ｃ.
Ｈｕａｎｇ) Ｌ. Ｔ. Ｌｕ (ｍａｌｅ ｐａｒｅｎｔ)ꎻ ＰＨ: 杂交 Ｆ１ 代单株 Ｈｙｂｒｉｄ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｏｆ Ｆ１ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ.

　 ２)—: 表示该位点扩增出双亲条带 Ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｉｎｇ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｐａｒｅｎｔａｌ ｂａｎｄｓ ａｒｅ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ａｔ ｔｈｉｓ ｌｏｃｕｓ.

２.２　 杂交 Ｆ１ 代中真杂种单株的基因分离规律

依据 ９ 对 ＥＳＴ－ＳＳＲ 引物的扩增结果对花楸树和

少叶花楸杂交 Ｆ１ 代 １７５ 株真杂种的基因分离规律进

行分析ꎬ结果见表 ３ꎮ
由表 ３ 可见:引物 ｓｏｒｓｄ２９ 在亲本中的扩增结果

为 ａａ×ｂｂ 型ꎬ即纯合互补型ꎻ引物 ｓｏｒｓｄ３９、ｓｏｒｓ５１ 和

ｓｏｒｓ８５ 在亲本中的扩增结果为 ａａ×ｂｃ 型ꎬ即父本型ꎻ
引物 ｓｏｒｓ３３ 和 ｓｏｒｓ８９ 在亲本中的扩增结果为 ａｂ×ｃｄ
型ꎬ即双亲互补型ꎻ引物 ｓｏｒｓ６０、ｓｏｒｓ７１ 和 ｓｏｒｓｋ１０ 在亲

本中的扩增结果为 ａｂ×ａｃ 型ꎬ即杂合互补型[２８]ꎮ

８６
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表 ３　 基于 ９ 对 ＥＳＴ－ＳＳＲ 引物扩增结果的花楸树和少叶花楸杂交 Ｆ１ 代中 １７５ 株真杂种的基因分离规律
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｇｅｎｅ ｓｅｇｒｅｇａｔｉｏｎ ｒｕｌｅ ｏｆ １７５ ｒｅａｌ ｈｙｂｒｉｄｓ ｏｆ Ｆ１ ｈｙｂｒｉｄ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｏｆ Ｓｏｒｂｕｓ ｐｏｈｕａｓｈａｎｅｎｓｉｓ (Ｈａｎｃｅ) Ｈｅｄｌ. ａｎｄ Ｓ. ｈｕｐｅｈｅｎｓｉｓ ｖａｒ.
ｐａｕｃｉｊｕｇａ (Ｄ. Ｋ. Ｚａｎｇ ｅｔ Ｐ. Ｃ. Ｈｕａｎｇ) Ｌ. Ｔ. Ｌｕ ｂａｓｅｄ ｏｎ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｎｉｎｅ ｐａｉｒｓ ｏｆ ＥＳＴ￣ＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓ

引物１)

Ｐｒｉｍｅｒ１)
亲本基因型

Ｇｅｎｏｔｙｐｅ ｏｆ ｐａｒｅｎｔｓ
Ｆ１ 代分离比
Ｓｅｇｒｅｇａｔｉｏｎ ｒａｔｉｏ ｏｆ Ｆ１ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ

期望分离比
Ｅｘｃｅｐｔｅｄ ｓｅｇｒｅｇａｔｉｏｎ ｒａｔｉｏ

自由度
Ｄｅｇｒｅｅ ｏｆ ｆｒｅｅｄｏｍ

卡方
Ｃｈｉ￣ｓｑｕａｒｅ ( ２)

ｓｏｒｓｄ２９ ａａ×ｂｂ ａｂ＝ １７５
ｓｏｒｓｄ３９ ａａ×ｂｃ ａｂ ∶ ａｃ＝ ９５ ∶ ８０ １ ∶ １ １ １.２８６
ｓｏｒｓ５１ ａａ×ｂｃ ａｂ ∶ ａｃ＝ ９５ ∶ ８０ １ ∶ １ １ １.２８６
ｓｏｒｓ８５ ａａ×ｂｃ ａｂ ∶ ａｃ＝ ９１ ∶ ８４ １ ∶ １ １ ０.２８０
ｓｏｒｓ３３ ａｂ×ｃｄ ａｃ ∶ ａｄ ∶ ｂｃ ∶ ｂｄ＝ ４７ ∶ ３８ ∶ ３９ ∶ ５１ １ ∶ １ ∶ １ ∶ １ ３ ２.７１４
ｓｏｒｓ８９ ａｂ×ｃｄ ａｃ ∶ ａｄ ∶ ｂｃ ∶ ｂｄ＝ ３９ ∶ ３７ ∶ ４５ ∶ ５４ １ ∶ １ ∶ １ ∶ １ ３ ３.９９４
ｓｏｒｓ６０ ａｂ×ａｃ ａａ ∶ ａｃ ∶ ａｂ ∶ ｂｃ＝ ４３ ∶ ４７ ∶ ５２ ∶ ３３ １ ∶ １ ∶ １ ∶ １ ３ ４.４５１
ｓｏｒｓ７１ ａｂ×ａｃ ａａ ∶ ａｃ ∶ ａｂ ∶ ｂｃ＝ ３７ ∶ ３６ ∶ ５２ ∶ ５０ １ ∶ １ ∶ １ ∶ １ ３ ４.８６３
ｓｏｒｓｋ１０ ａｂ×ａｃ ａａ ∶ ａｃ ∶ ａｂ ∶ ｂｃ＝ ４６ ∶ ３８ ∶ ４８ ∶ ４２ １ ∶ １ ∶ １ ∶ １ ３ １.１１４

　 １)每对引物代表 １ 个特异性位点 Ｅａｃｈ ｐａｉｒ ｏｆ ｐｒｉｍｅｒ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｏｎｅ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｌｏｃｕｓ.

　 　 由表 ３ 还可见:由于引物 ｓｏｒｓｄ２９ 在亲本中的扩

增结果为纯合互补型ꎬ因而ꎬ其 Ｆ１ 代 １７５ 株真杂种均

未出现基因分离现象ꎬ基因型均为 ａｂ 型ꎮ 另 ８ 对引

物在这 １７５ 株 Ｆ１ 代真杂种中的扩增结果均出现基因

分离现象ꎬ其中ꎬ引物 ｓｏｒｓｄ３９、ｓｏｒｓ５１ 和 ｓｏｒｓ８５ 在 Ｆ１

代中的扩增结果呈现 ２ 种基因型ꎬ即 ａｂ 和 ａｃꎬ分离比

略有不同ꎬ但均接近 １ ∶ １ꎬ经 ２检验ꎬ与期望分离比

无显著(Ｐ>０.０５)差异ꎻ引物 ｓｏｒｓ３３ 和 ｓｏｒｓ８９ 在 Ｆ１ 代

中的扩增结果呈现 ４ 种基因型ꎬ即 ａｃ、ａｄ、ｂｃ 和 ｂｄꎻ引
物 ｓｏｒｓ６０、ｓｏｒｓ７１ 和 ｓｏｒｓｋ１０ 在 Ｆ１ 代中的扩增结果也

呈现 ４ 种基因型ꎬ即 ａａ、ａｃ、ａｂ 和 ｂｃꎬ这 ５ 对引物扩增

结果呈现的 ４ 种基因型在 Ｆ１ 代群体中的分离比存在

一定差异ꎬ但经 ２检验ꎬ与期望分离比(１ ∶ １ ∶ １ ∶ １)
均无显著差异ꎬ表明在花楸树和少叶花楸的杂交 Ｆ１

代中ꎬ上述 ８ 对 ＥＳＴ－ＳＳＲ 引物对应位点的基因型均

符合孟德尔分离定律ꎮ
２.３　 杂交 Ｆ１ 代中真杂种的遗传多样性

依据 ９ 对 ＥＳＴ－ＳＳＲ 引物的扩增结果对花楸树和

少叶花楸杂交 Ｆ１ 代中 １７５ 株真杂种的遗传多样性进

行分析ꎬ结果见表 ４ꎮ
由表 ４ 可见:９ 个 ＥＳＴ－ＳＳＲ 位点共包含 ２８ 个等

位基因ꎬ均值为 ３.１ꎻ有效等位基因数为 ２.０ ~ ４.０ꎬ均
值为 ２.９ꎻ多态性信息含量和 Ｓｈａｎｎｏｎｓ 信息指数分别

为 ０.３７５~０.７０５ 和 ０.６９３~１.３８６ꎬ均值分别为 ０.５６６ 和

１.０７６ꎻ观测杂合度和期望杂合度分别为 ０.７３７ ~ １.０００
和 ０.５０１~０.７５２ꎬ均值分别为 ０.９２０ 和 ０.６４０ꎮ 总体上

看ꎬｓｏｒｓ３３ 和 ｓｏｒｓ８９ 位点的各项遗传多样性指数均较

大ꎬｓｏｒｓｄ２９ 位点的各项遗传多样性指数均最小ꎮ

表 ４　 基于 ９ 对 ＥＳＴ－ＳＳＲ 引物扩增结果的花楸树和少叶花楸杂交 Ｆ１ 代 １７５ 株真杂种的遗传多样性
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ １７５ ｒｅａｌ ｈｙｂｒｉｄｓ ｏｆ Ｆ１ ｈｙｂｒｉｄ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｏｆ Ｓｏｒｂｕｓ ｐｏｈｕａｓｈａｎｅｎｓｉｓ (Ｈａｎｃｅ) Ｈｅｄｌ. ａｎｄ Ｓ. ｈｕｐｅｈｅｎｓｉｓ ｖａｒ. ｐａｕｃｉｊｕｇａ
(Ｄ. Ｋ. Ｚａｎｇ ｅｔ Ｐ. Ｃ. Ｈｕａｎｇ) Ｌ. Ｔ. Ｌｕ ｂａｓｅｄ ｏｎ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｎｉｎｅ ｐａｉｒｓ ｏｆ ＥＳＴ￣ＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓ

引物１)

Ｐｒｉｍｅｒ１)
观测等位基因数

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｏｂｓｅｒｖｅｄ ａｌｌｅｌｅｓ

有效等位基因数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ

ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ａｌｌｅｌｅｓ

多态性信息含量
Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ

ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔ

Ｓｈａｎｎｏｎｓ 信息指数
Ｓｈａｎｎｏｎｓ

ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ

观测杂合度
Ｏｂｓｅｒｖｅｄ

ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ

期望杂合度
Ｅｘｐｅｃｔｅｄ

ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ

ｓｏｒｓｄ２９ ２ ２.０ ０.３７５ ０.６９３ １.０００ ０.５０１
ｓｏｒｓｄ３９ ３ ２.７ ０.５５３ １.０３８ １.０００ ０.６２６
ｓｏｒｓ５１ ３ ２.７ ０.５５３ １.０３８ １.０００ ０.６２６
ｓｏｒｓ８５ ３ ２.７ ０.５５４ １.０３９ １.０００ ０.６２７
ｓｏｒｓ３３ ４ ４.０ ０.７０５ １.３８６ １.０００ ０.７５２
ｓｏｒｓ８９ ４ ４.０ ０.７００ １.３８２ １.０００ ０.７５０
ｓｏｒｓ６０ ３ ２.６ ０.５４１ １.０１８ ０.７５４ ０.６１１
ｓｏｒｓ７１ ３ ２.８ ０.５６８ １.０６１ ０.７８９ ０.６４２
ｓｏｒｓｋ１０ ３ ２.６ ０.５４９ １.０３１ ０.７３７ ０.６２１

均值 Ｍｅａｎ ３.１ ２.９ ０.５６６ １.０７６ ０.９２０ ０.６４０

　 １)每对引物代表 １ 个特异性位点 Ｅａｃｈ ｐａｉｒ ｏｆ ｐｒｉｍｅｒ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｏｎｅ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｌｏｃｕｓ.

９６
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２.４　 亲本与杂交 Ｆ１ 代真杂种的聚类分析

依据花楸树和少叶花楸及其杂交 Ｆ１ 代 １７５ 株真

杂种的 Ｎｅｉｓ 遗传距离ꎬ采用 ＵＰＧＭＡ 法构建系统聚

类图ꎬ结果见图 １ꎮ

ＳＰ: 花楸树(母本)Ｓｏｒｂｕｓ ｐｏｈｕａｓｈａｎｅｎｓｉｓ (Ｈａｎｃｅ) Ｈｅｄｌ. ( ｆｅｍａｌｅ ｐａｒｅｎｔ)ꎻ ＳＨ: 少叶花楸(父本) Ｓ. ｈｕｐｅｈｅｎｓｉｓ ｖａｒ. ｐａｕｃｉｊｕｇａ (Ｄ. Ｋ. Ｚａｎｇ ｅｔ Ｐ. Ｃ.
Ｈｕａｎｇ) Ｌ. Ｔ. Ｌｕ (ｍａｌｅ ｐａｒｅｎｔ)ꎻ ＰＨ: 杂交 Ｆ１ 代单株 Ｈｙｂｒｉｄ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｏｆ Ｆ１ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ.

图 １　 基于 ９ 对 ＥＳＴ－ＳＳＲ 引物扩增结果的花楸树、少叶花楸及 １７５ 株杂交 Ｆ１ 代真杂种的 ＵＰＧＭＡ 聚类图
Ｆｉｇ. １　 ＵＰＧＭＡ ｃｌｕｓｔｅｒ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ Ｓｏｒｂｕｓ ｐｏｈｕａｓｈａｎｅｎｓｉｓ (Ｈａｎｃｅ) Ｈｅｄｌ.ꎬ Ｓ. ｈｕｐｅｈｅｎｓｉｓ ｖａｒ. ｐａｕｃｉｊｕｇａ (Ｄ. Ｋ. Ｚａｎｇ ｅｔ Ｐ. Ｃ. Ｈｕａｎｇ)

Ｌ. Ｔ. Ｌｕꎬ ａｎｄ １７５ ｒｅａｌ ｈｙｂｒｉｄｓ ｏｆ Ｆ１ ｈｙｂｒｉｄ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｂａｓｅｄ ｏｎ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｎｉｎｅ ｐａｉｒｓ ｏｆ ＥＳＴ￣ＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓ

　 　 由图 １ 可见:在 Ｎｅｉｓ 遗传距离 ０.２８ 处ꎬ供试样

本分为 ２ 组ꎬ其中少叶花楸单独为组Ⅰꎬ花楸树和

１７５ 株 Ｆ１ 代单株聚为组 Ⅱꎮ 在 Ｎｅｉｓ 遗传距离
０.２４ 处ꎬ组Ⅱ分为 ２ 个亚组ꎬ其中 ８１ 株 Ｆ１ 代单株聚
为亚组Ⅱ１ꎬ占 Ｆ１ 代真杂种总数的 ４６.３％ꎻ另 ９４ 株 Ｆ１

代单株与花楸树聚为亚组Ⅱ２ꎬ占 Ｆ１ 代真杂种总数的
５３.７％ꎮ 总体上看ꎬ１７５ 株 Ｆ１ 代单株与花楸树有较近

的遗传关系ꎮ

３　 讨论和结论

在植物杂种鉴定方面ꎬ分子标记可从基因组水平

上揭示杂交种与亲本之间的遗传差异ꎬ且不受环境条

件和生长发育状况的影响ꎬ能够在幼苗早期进行鉴

定[２９]ꎮ 本研究使用 ９ 对 ＥＳＴ－ＳＳＲ 引物对花楸树和

少叶花楸的 １８４ 株杂交 Ｆ１ 代进行了杂种鉴定ꎬ其中

０７
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１７５ 株被鉴定为真杂种ꎬ杂种率达 ９５.１％ꎬ其余 ９ 株单

株的扩增结果中存在缺失双亲条带或出现新条带的

现象ꎬ在 Ｆ１ 代单株中出现新条带的原因可能有 ２ 个:
一是在减数分裂过程中发生基因重组或突变[３０]ꎬ二
是在花粉采集和去雄或人工授粉过程中出现花粉污

染的情况ꎮ
当杂交群体受到选择、突变、遗传漂变等影响时ꎬ

子代的基因型比例会偏离孟德尔遗传定律ꎬ这种现象

被称为偏分离[３１]ꎻ基因偏分离现象会影响标记间的

重组率ꎬ从而影响植物的遗传作图[３２]ꎮ 周宁宁等[３３]

对月季(Ｒｏｓａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ Ｊａｃｑ.)杂交 Ｆ１ 代基因型的分离

情况进行了分析ꎬ发现在 ２０ 个 ＳＳＲ 标记中有 ９ 个标

记产生了偏分离ꎻ汪国云等[３４] 对杨梅(Ｍｙｒｉｃａ ｒｕｂｒａ
Ｓｉｅｂ. ｅｔ Ｚｕｃｃ.)杂交群体的研究结果表明ꎬ８ 个 ＳＳＲ 标

记中有 ２ 个标记产生了偏分离ꎮ 本研究中ꎬ除 ９ 株 Ｆ１

代单株出现异常基因型外ꎬ１７５ 株杂交 Ｆ１ 代真杂种

中有 ８ 个位点的分离比符合孟德尔分离定律ꎬ未发生

显著的杂种偏分离现象ꎬ说明亲本间的基因兼容性较

高[３５]ꎬ也进一步支持了“在花楸属种类中花楸树与少

叶花楸的遗传距离相对较近” [３６]的研究结果ꎮ 然而ꎬ
花楸树与少叶花楸在分布区域、生长习性、表型性状

(特别是小叶数量)及抗热性上有较大差异ꎬ通过种

间杂交可以选育综合双亲优良性状的杂种后代ꎮ 此

外ꎬ本研究中所有的标记均未发生偏分离ꎬ进一步表

明所选的 ９ 对 ＥＳＴ－ＳＳＲ 引物均可用于构建花楸树与

少叶花楸杂交 Ｆ１ 群体的遗传图谱ꎮ
ＳＳＲ 标记具有数量大、多态性高、共显性、可靠性

高和多等位基因检测等优点[３７]ꎮ 本研究使用的 ９ 对

ＥＳＴ－ＳＳＲ 引物在 １７５ 株 Ｆ１ 代真杂种中共扩增出 ２８
个等位基因ꎬ平均每个位点 ３.１ 个等位基因ꎬ平均有

效等位基因数为 ２.９ꎮ 多态性信息含量是评价引物的

多态性的重要指标ꎬ多态性信息含量大于 ０.５０ꎬ说明

引物的多态性水平高ꎻ多态性信息含量小于 ０.２５ꎬ则
说明引物的多态性水平低[３８]ꎮ 本研究中ꎬ９ 对 ＥＳＴ－
ＳＳＲ 引物的平均多态性信息含量为０.５６６ꎬ除引物

ｓｏｒｓｄ２９ 的多态性信息含量小于 ０. ５ 外ꎬ其他 ８ 对

ＥＳＴ－ＳＳＲ 引物的多态性信息含量均大于 ０.５ꎬ表明本

研究筛选出来的 ＥＳＴ－ＳＳＲ 引物具有较高的多态性ꎮ
ＳＳＲ 标记多用于植物天然群体遗传多样性分

析[３９ꎬ４０]ꎬ但在人工杂交群体的遗传多样性研究中应

用尚不广泛ꎬ目前已应用于茶树 〔 Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ
(Ｌｉｎｎ.) Ｏ. Ｋｔｚｅ.〕 [４１]、 牡丹 ( Ｐａｅｏｎｉａ × ｓｕｆｆｒｕｔｉｃｏｓａ

Ａｎｄｒ.) [４２]和紫薇[４３] 等栽培植物的杂交群体遗传多

样性研究和遗传变异分析ꎮ 本研究采用 ＥＳＴ－ＳＳＲ 标

记研究了花楸树和少叶花楸杂交 Ｆ１ 代群体的遗传多

样性参数ꎬ结果显示该杂交 Ｆ１ 代群体的 Ｓｈａｎｎｏｎｓ 信

息指数、观测杂合度和期望杂合度等遗传多样性参数

均略高于茶树、牡丹和紫薇等树种的杂交 Ｆ１ 代群体ꎬ
表明花楸树和少叶花楸的杂交 Ｆ１ 代群体遗传变异显

著、遗传多样性丰富ꎬ说明 ＥＳＴ－ＳＳＲ 标记可应用于花

楸属种类杂交后代群体的遗传多样性研究和杂种

鉴定ꎮ
花楸树和少叶花楸杂交 Ｆ１ 代真杂种群体具有丰

富的遗传变异ꎬ但聚类分析结果显示 Ｆ１ 代群体与母

本聚为一组ꎬ而父本则独立成组ꎬ说明花楸树和少叶

花楸杂交 Ｆ１ 代真杂种群体与母本的遗传关系较近ꎬ
这一现象也存在于甘蔗 ( Ｓａｃｃｈａｒｕｍ ｓｐｐ.) 和蔗茅

(Ｅｒｉａｎｔｈｕｓ ｆｌｕｖｕｓ Ｎｅｓｓ) [４４]、枣(Ｚｉｚｉｐｈｕｓ ｊｕｊｕｂａ Ｍｉｌｌ.)
和酸枣(Ｚ. ａｃｉｄｏｊｕｊｕｂａ Ｃｈｅｎｇ ｅｔ Ｌｉｕ) [４５] 以及菊花脑

(Ｃｈｒｙｓａｎｔｈｅｍｕｍ ｎａｎｋｉｎｇｅｎｓｅ Ｈａｎｄ.￣Ｍａｚｔ.)和甘菊〔Ｃ.
ｌａｖａｎｄｕｌｉｆｏｌｉｕｍ (Ｆｉｓｃｈ. ｅｘ Ｔｒａｕｔｖ.) Ｍａｋｉｎｏ〕 [４６]的杂交

Ｆ１ 代群体与亲本的遗传关系中ꎮ 这一现象一方面可

能与亲本的遗传物质传递直接相关ꎬ另一方面也与所

用引物数量及引物特征间接相关[４５]ꎮ 虽然本研究使

用的 ９ 个 ＥＳＴ－ＳＳＲ 标记能鉴定出花楸树和少叶花楸

杂交 Ｆ１ 代的真杂种ꎬ并分析其遗传多样性ꎬ但是总体

来看ꎬ使用的 ＥＳＴ－ＳＳＲ 标记数量相对较少ꎬ且并未发

现这 ９ 个标记与叶片“日灼”现象有关ꎬ故本研究中

所有 Ｆ１ 代单株与母本聚为一类ꎬ并不能确定这些 Ｆ１

代单株是否与母本同样表现出在越夏时叶片出现

“日灼”现象ꎬ因此ꎬ后续需对这些杂交 Ｆ１ 代群体的

表型性状变异进行深入研究ꎬ特别是叶片“日灼”等

与抗热性有关的性状ꎬ或者开发与抗热性状相关联的

ＥＳＴ－ＳＳＲ 标记ꎮ
总之ꎬ本研究以花楸树为母本、少叶花楸为父本ꎬ

成功进行了种间杂交并获得了 １７５ 个杂种单株构成

的杂交 Ｆ１ 代群体ꎬ且杂交群体具有丰富的遗传多样

性ꎮ 筛选出的 ９ 对 ＥＳＴ－ＳＳＲ 引物多态性较高ꎬ且在

杂交群体中未出现明显偏分离ꎬ可用于后续遗传图谱

的构建及 ＱＴＬ 定位ꎮ
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欢迎订阅 ２０２３ 年«中国种业»

　 　 «中国种业»是由农业农村部主管ꎬ中国农业科学院作物

科学研究所和中国种子协会共同主办的全国性、专业性、技术

性种业科技期刊ꎬ为全国优秀农业期刊ꎮ 本刊主要宣传报道

与农作物种业相关的产业政策、科研进展、技术和品种创新、
种子经营与管理等内容的综述性文章、研究论文以及新品种

选育、推广、栽培等技术方法文章ꎬ已被中国核心期刊(遴选)
数据库、中国期刊全文数据库、中国学术期刊综合评价数据

库、中文科技期刊数据库、中国科技期刊精品数据库、«中国生

物学文摘»和中国生物学文献数据库、ＪＳＴ 日本科学技术振兴

机构数据库(日)(２０２１)等数据库收录ꎮ
期刊定位:以行业导刊面目出现ꎬ做到权威性、真实性和

及时性ꎮ 主要栏目:种业论坛、专题论述、种业巡礼、种业管

理、学法用法、问题与探讨、植物新品种保护、种子加工、经验
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