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摘要: 基于 ＳＳＲ标记对蓝莓品种‘蓝美 １号’(Ｖａｃｃｉｎｉｕｍ ｃｏｒｙｍｂｏｓｕｍ ‘Ｌａｎｍｅｉ １’)２１７个自由授粉子代和 ２６个现有

蓝莓(Ｖａｃｃｉｎｉｕｍ ｓｐｐ.)栽培品种的遗传多样性和群体遗传结构进行了分析ꎮ 结果显示:２４３ 个供试材料中ꎬ２３ 对引

物共检测出 １１３个等位基因ꎮ 多态性信息含量指数(ＰＩＣ)为 ０.５０７ ５~０.８３３ ０ꎬ均值为 ０.６８６ ６ꎻ所有引物的 ＰＩＣ值均

在 ０.５以上ꎬ表明 ＳＳＲ引物的多态性较高ꎮ ２１７个自由授粉子代的 Ｎｅｉ’ｓ遗传多样性指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ多态性信息

指数的均值分别为 ０.７３３ ４和 １.４３９ ４ꎬ自由授粉子代较现有栽培品种具有较高的遗传多样性水平ꎮ ＵＰＧＭＡ聚类分

析中ꎬ２６个品种聚为一类ꎻ２１７个自由授粉子代的遗传相似系数为 ０.７０~０.９９ꎬ除少数自由授粉子代外ꎬ其余子代划

分为 ３个类群ꎮ ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ分析将 ２１７个自由授粉子代划分为 ４ 个亚群ꎬ亚群内子代遗传背景相对单一ꎮ 比较

ＵＰＧＭＡ聚类分析和 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ分析的结果ꎬＳＴＲＵＣＴＵＲＥ 分析的分群效果更佳ꎬ亚群内子代间遗传相似性高ꎮ
综合分析结果表明:筛选出的 ２３对引物具有高度多态性ꎻ‘蓝美 １号’自由授粉子代的遗传多样性较高ꎬ同现有栽

培品种亲缘关系较远ꎬ可为蓝莓品种的改良提供丰富的遗传资源ꎮ

关键词: ‘蓝美 １号’ꎻ 蓝莓ꎻ ＳＳＲ标记ꎻ 遗传多样性ꎻ 群体遗传结构
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　 　 蓝莓(Ｖａｃｃｉｎｉｕｍ ｓｐｐ.)为杜鹃花科(Ｅｒｉｃａｃｅａｅ)越
橘属(Ｖａｃｃｉｎｉｕｍ Ｌｉｎｎ.)落叶灌木ꎬ其果实中花青素含

量较高ꎬ具有保护视力和增强人体免疫力等功

效[１－３]ꎮ 蓝莓原产北美ꎬ杂交育种是其品种培育的主

要手段ꎮ 目前ꎬ科研工作者已经选育出一批品质优良

的品种[４－６]ꎬ并从生理特性[７]和化学成分[８]等方面对

蓝莓进行了研究ꎬ促进了蓝莓产业的发展ꎮ 但是ꎬ目
前绝大多数蓝莓品种对中国的黏重土壤和夏季高温

适应性较差ꎬ不能达到高产稳产ꎻ且国内现有引进栽

培品种的遗传多样性较低、遗传基础较狭窄[９－１１]ꎬ应
该加强野生资源在育种中的利用ꎮ 中国越橘属种质

资源丰富ꎬ特有种有 ５１ 种[１２]ꎬ但缺少可以直接利用

的品种ꎬ特别是现有栽培品种所属的蓝浆果组(Ｓｅｃｔ.
Ｃｙａｎｏｃｏｃｃｕｓ)在中国没有分布ꎮ 因此ꎬ除了引进野生

资源ꎬ在现有栽培品种中发掘遗传背景相对复杂的品

种为育种材料ꎬ开展针对中国生态特点的育种工作对

中国蓝莓的产业化具有重要意义ꎮ
蓝莓品种 ‘蓝美 １ 号’ ( Ｖａｃｃｉｎｉｕｍ ｃｏｒｙｍｂｏｓｕｍ

‘Ｌａｎｍｅｉ １’)是目前国内利用引进育种材料选育出的

惟一一个国家级林木良种(编号:国 Ｒ－ＥＴＳ －ＶＣ －
００６－２０１８)ꎬ该品种源自 ２０ 世纪 ９０ 年代引入的美国

蓝莓育种体系的育种资源ꎬ是复杂的种间杂交实生子

代ꎬ除了蓝莓品种常含有的遗传基础外ꎬ还含有常绿

越橘 ( Ｖ. ｄａｒｒｏｗｉｉ Ｃａｍｐ ) 和 依 利 越 橘 ( Ｖ. ｅｌｌｉｏｔｔｉｉ
Ｃｈａｐｍ.)的遗传基础[１３]ꎮ 该品种既继承了野生越橘

抗旱、耐热和耐瘠薄的优点ꎬ对中国长江流域黏重土

壤和夏季高温有较好的适应性ꎬ又有野生越橘的高级

保健功能ꎬ果实花青素含量高[１４]ꎬ是良好的加工品

种ꎮ 因此ꎬ充分开发利用‘蓝美 １ 号’的抗性基因资

源ꎬ对中国蓝莓种质资源创新具有重要意义ꎮ
ＳＳＲ(ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔｓ)标记是一种以特异

引物 ＰＣＲ为基础的分子标记技术ꎬ具有良好的保守

性、多态性高、共显性等优点ꎬ且实验过程中所需样本

量少、分辨率高、可重复性强[１５]ꎮ 目前ꎬＳＳＲ 标记在

蓝莓遗传多样性、亲缘关系、指纹图谱构建以及群体

遗传结构等方面得到广泛应用ꎬ如:崔建民等[９]利用

２２对 ＳＳＲ引物ꎬ明确了 ９３ 份蓝莓材料的亲缘关系ꎬ
发现现有栽培品种遗传多样性较低ꎬ遗传基础狭窄ꎻ
刘有春等[１０]采用 ＥＳＴ－ＳＳＲ 标记对越橘属 ８４ 份材料

的群体遗传结构进行了分析ꎬ发现大多数蓝莓品种的

遗传背景较单一ꎻ徐国辉等[１６]利用 ＳＳＲ 分子标记技

术鉴定了蓝莓优良品系的父本ꎬ并通过 ２对引物构建

了 ８个蓝莓优良品系的指纹图谱ꎻ张春红等[１７]利用

２５对 ＳＳＲ引物对 ６６个蓝莓品种进行了分析ꎬ揭示了

不同栽培类型蓝莓种质的差异ꎮ
本研究以‘蓝美 １ 号’２１７ 个自由授粉子代为研

究材料ꎬ采用 ＳＳＲ 分子标记分析自由授粉子代的遗

传多样性和群体遗传结构ꎬ以期为‘蓝美 １ 号’自由

授粉子代选育、评价及育种工作提供参考ꎮ

１　 材料和方法

１.１　 材料

供试材料为‘蓝美 １ 号’２１７ 个自由授粉子代和

２６ 个现有蓝莓栽培品种ꎬ共 ２４３ 份材料ꎮ ‘蓝美

１号’２１７个自由授粉子代由浙江省诸暨市青山村青

山基地苗圃(东经 １２０.０７°、北纬 ２９.６５°ꎬ海拔 １０３ ｍ)
中‘蓝美 １号’自由授粉获得的种实经播种育苗后得

到ꎬ子代种植于青山基地苗圃ꎬ苗圃周围无其他蓝莓

品种存在ꎮ ２６个品种包括:‘粉蓝’(‘Ｐｏｗｄｅｒｂｌｕｅ’)、
‘巨丰’(‘Ｄｅｌｉｔｅ’)、‘园蓝’(‘Ｇａｒｄｅｎｂｌｕｅ’)、‘精华’
(‘Ｃｈｏｉｃｅ’)和‘奥斯汀’ (‘Ａｕｓｔｉｎ’)５ 个兔眼蓝莓品

种ꎻ‘绿宝石’ (‘Ｅｍｅｒａｌｄ’)、‘春高’ (‘Ｓｐｒｉｎｇｈｉｇｈ’)、
‘奥 尼 尔 ’ (‘ Ｏ ’ Ｎｅａｌ ’)、 ‘阳 光 蓝 ’ (‘ Ｓｕｎｓｈｉｎｅ
Ｂｌｕｅ ’)、 ‘ 薄 雾 ’ (‘ Ｍｉｓｔｙ ’)、 ‘ 夏 普 蓝 ’
(‘Ｓｈａｒｐｂｌｕｅ’)、‘明星’(‘Ｓｔａｒ’)、‘珠宝’ (‘ Ｊｅｗｅｌ’)

６３
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和‘库帕’ (‘Ｃｏｏｐｅｒ’)９ 个南高丛蓝莓品种ꎻ‘日出’
(‘ Ｓｕｎｒｉｓｅ ’)、 ‘蓝 金 ’ (‘ Ｂｌｕｅｇｏｌｄ ’)、 ‘康 维 尔 ’
(‘ Ｃｏｖｉｌｌｅ ’)、 ‘ 公 爵 ’ (‘ Ｄｕｋｅ ’)、 ‘ 伯 克 利 ’
(‘Ｂｅｒｋｅｌｅｙ’)、‘齐佩瓦’(‘Ｃｈｉｐｐｅｗａ’)、‘布里吉塔’
(‘Ｂｒｉｇｉｔｔａ ’)、 ‘ 达 柔 ’ (‘ Ｄａｒｒｏｗ ’)、 ‘ 钱 德 勒 ’
(‘ Ｃｈａｎｄｌｅｒ ’)、 ‘莱 格 西 ’ (‘ Ｌｅｇａｃｙ ’)、 ‘晚 蓝 ’
(‘Ｌａｔｅｂｌｕｅ’)和‘蓝丰’ (‘Ｂｌｕｅｃｒｏｐ’)１２ 个北高丛蓝

莓品种ꎮ ２６个品种均种植于江苏省中国科学院植物

研究所苗圃(东经 １１８.８４°、北纬 ３２.０６°ꎬ海拔 ３０ ｍ)ꎮ
于 ２０２０年 ５ 月ꎬ采集 ２１７ 个自由授粉子代单株和 ２６
个品种新梢顶端刚长出的嫩叶ꎬ每株采集 ３ ~ ５ 枚ꎬ置
于－８０ ℃冰箱保存、备用ꎮ
１.２　 方法

１.２.１　 ＤＮＡ提取　 用 ＡＧ５０１Ｃ新型植物基因组 ＤＮＡ
提取试剂盒(上海浦迪生物科技有限公司)提取 ２１７
个自由授粉子代和 ２６ 个品种植株叶片的基因组

ＤＮＡꎬ用质量体积分数 １％琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ
质量ꎬ用 Ｂｅｒｔｈｏｌｄ Ｃｏｌｉｂｒｉ 超微量分光光度计 (德国

Ｂｅｒｔｈｏｌｄ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ 公司)测定 ＤＮＡ 的浓度和纯度ꎬ
置于－２０ ℃冰箱中保存、备用ꎮ
１.２.２　 ＳＳＲ引物的扩增筛选　 用 ＴＣ１０００－Ｇ ＰＣＲ 仪

(美国 Ｓｃｉｌｏｇｅｘ公司)进行 ＰＣＲ扩增反应ꎮ ＰＣＲ 扩增

体系总体积 １０.０ μＬꎬ包括 ５０ ｎｇ􀅰μＬ－１ＤＮＡ １.０ μＬ、
２×３Ｇ Ｔａｑ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ ｆｏｒ ＰＡＧＥ (Ｒｅｄ Ｄｙｅ)混合液 ５.０
μＬ、１００ μｍｏｌ􀅰Ｌ－１上游和下游引物各 ０.１ μＬ 以及

ｄｄＨ２Ｏ ３. ８ μＬꎮ 扩增程序为:９４ ℃预变性 ５ ｍｉｎꎻ
９４ ℃变性 ３０ ｓ、５６ ℃退火 ３０ ｓ、７２ ℃延伸 ３０ ｓꎬ共 ３５
个循环ꎻ最后 ７２ ℃延伸 １０ ｍｉｎꎮ ＰＣＲ反应结束后ꎬ在
质量体积分数 ８％的非变性聚丙烯酰胺凝胶上进行

电泳分离ꎬ用质量体积分数 ０.２％ＡｇＮＯ３染色后置于

灯箱上拍照ꎮ 从 ２００对 ＳＳＲ 引物中ꎬ筛选出 ２３ 对多

态性好的引物用于供试材料基因组 ＤＮＡ 的 ＰＣＲ 扩

增ꎬ根据条带扩增情况进行统计分析ꎮ
１.３　 数据处理和分析

１.３.１　 遗传多样性分析 　 记录引物的多态性位点ꎬ
某一位点上有条带记为“１”ꎬ无条带记为“０”ꎬ使用

ＥＸＣＥＬ ２０１３软件构建“１” “０”矩阵ꎮ 基于多态性条

带ꎬ使用 ＰＯＰＧＥＮＥ软件计算 Ｎｅｉ’ ｓ 遗传多样性指数

和 Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ多态性信息指数ꎻ使用 ＰＩＣ￣ＣＡＬＣ 软件

计算各引物的多态性信息含量指数(ＰＩＣ)ꎬＰＩＣ 值越

高ꎬ表明 ＳＳＲ分子标记的多态性越丰富ꎬＰＩＣ>０.５０ 表

示引物有高度多态性[１８ꎬ１９]ꎻ使用 ＮＴＳＹＳ－ｐｃ Ｖｅｒ.２.１０ｅ

软件进行 ＵＰＧＭＡ聚类分析ꎮ
１.３.２　 群体遗传结构分析　 参照黄宇宁[２０]的方法ꎬ
使用 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ ２.３.４软件对 ２１７ 个自由授粉子代

进行群体遗传结构分析ꎬ分组数(Ｋ)设置为 ２ ~ １０ꎬ每
个 Ｋ值重复运算 １０次ꎬ１００ ０００次马尔科夫链蒙特卡

罗(ＭＣ)重复之后进行 １００ ０００ 次 ｂｕｒｎ － ｉｎꎬ使用

ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ Ｈａｒｖｅｓｔｅｒ 在线工具[２１]对获得的结果进

行分析ꎮ 参照 Ｅｖａｎｎｏ 等[２２]的方法ꎬ用DＫ 确定合适

的 Ｋ值ꎮ DＫ为 ｜ Ｌ″(Ｋ) ｜的平均数除以 Ｌ′(Ｋ)的标准

差ꎬ其中 Ｌ′(Ｋ)＝ Ｌ(Ｋ) －Ｌ(Ｋ－１)ꎬ ｜ Ｌ″(Ｋ) ｜ ＝ ｜ Ｌ′(Ｋ＋
１)－Ｌ′(Ｋ) ｜ ꎬＬ(Ｋ)是 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ ２.３.４ 运行结果中

的最大似然值对数 ｌｎＰ(Ｋ)ꎮ 使用 ＣＬＵＭＰＰ ２. ０ 软

件[２３]将运算结果合并ꎬ绘制群体遗传结构分析图ꎮ
计算各子代相应的 Ｑｉ值(各子代归入某一亚群的概

率ꎬｉ为子代所属亚群)ꎬ对子代的遗传背景进行分

析ꎬ其中ꎬＱｉ≥０.６ 表示遗传来源单一ꎬＱｉ<０.６ 表示具

有混合遗传来源[２４ꎬ２５]ꎮ

２　 结果和分析

２.１　 扩增结果及遗传多样性分析

基于 ＳＳＲ引物扩增结果ꎬ‘蓝美 １号’２１７个自由

授粉子代和 ２６个蓝莓品种的遗传多样性分析结果见

表 １ꎮ 结果显示:２３对引物在 ２４３个供试材料中共检

测出 １１３个等位基因ꎬ等位基因数均值为 ４.９ꎬ其中ꎬ
引物 ＦＬＳ－３和 ＧＶＣ－Ｃ１７９＿２１３ 扩增出的等位基因数

最多(８)ꎬ引物 ＣＨＩ－２、ＫＡＮ－１００７、ＫＡＮ－２１３３、ＫＡＮ－
４５３和 ＫＡＮ－６２８扩增出的等位基因数最少(３)ꎻ有效

等位基因数(Ｎｅ)为 ２.６~６.７ꎬ均值为 ４.４ꎻ多态性信息

含量指数(ＰＩＣ)为 ０.５０７ ５~０.８３３ ０ꎬ均值为 ０.６８６ ６ꎮ
２３对引物的 ＰＩＣ值均在 ０.５以上ꎬ表明筛选出的 ＳＳＲ
引物的多态性高ꎬ其中引物 ＦＬＳ－３、ＧＶＣ－Ｃ１７９＿２１３、
ＧＶＣ－Ｃ６６ａ＿３０６、ＫＡＮ－２５８４ 和 ＰｒＯ３２４７５７４４ｂ 的 ＰＩＣ
值均高于 ０.８ꎮ

２１７个自由授粉子代的 Ｎｅｉ’ ｓ 遗传多样性指数

(Ｈ)为 ０.５９１ １ ~ ０.８５０ ９ꎬ均值为 ０.７３３ ４ꎻＳｈａｎｎｏｎ’ ｓ
多态性信息指数 ( Ｉ)为 ０. ９６８ ５ ~ １. ９７８ ９ꎬ均值为

１.４３９ ４ꎮ２６个品种的 Ｈ值为 ０.１９５ ８~０.８１３ ０ꎬ均值为

０.４７９ １ꎻＩ值为 ０.３４６ ５~１.７２８ ０ꎬ均值为 ０.８５１ ８ꎮ ２１７
个自由授粉子代的 Ｈ 和 Ｉ 值均大于 ２６ 个品种ꎬ表明

自由授粉子代群体存在丰富的遗传多样性ꎬ且遗传多

样性优于现有栽培品种ꎮ

７３
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表 １　 供试 ＳＳＲ 引物的扩增结果及‘蓝美 １ 号’２１７ 个自由授粉子代和 ２６ 个蓝莓品种的遗传多样性分析１)

Ｔａｂｌｅ １　 Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｔｅｓｔ ＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓ ａｎｄ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ２１７ ｏｐｅｎ￣ｐｏｌｌｉｎａｔｅｄ ｐｒｏｇｅｎｉｅｓ ｏｆ ‘Ｌａｎｍｅｉ １’ ａｎｄ ２６
ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｏｆ ｂｌｕｅｂｅｒｒｙ (Ｖａｃｃｉｎｉｕｍ ｓｐｐ.) １)

引物编号
Ｎｏ. ｏｆ ｐｒｉｍｅｒ

等位
基因数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ａｌｌｅｌｅｓ

有效等位
基因数
Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ

ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ

多态性信息
含量指数
Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ
ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ
ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎｄｅｘ

２１７个自由授粉子代的遗传多样性参数
Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ２１７

ｏｐｅｎ￣ｐｏｌｌｉｎａｔｅｄ ｐｒｏｇｅｎｉｅｓ

２６个品种的遗传多样性参数
Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ

２６ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ

Ｈ Ｉ Ｈ Ｉ

ＣＡ２３Ｆ ４ ３.０ ０.５８１ ２ ０.６４７ ３ １.１４７ ２ ０.５６３ ８ ０.９０４ ５
ＣＥＲ６－２ ４ ３.７ ０.６８２ ８ ０.７３２ １ １.３５０ １ ０.６５４ ０ １.１７１ ８
ＣＨＩ－２ ３ ３.０ ０.５５１ ２ ０.６２２ ５ １.０３４ ６ ０.４９２ ８ ０.６８５ ９
ＣＯＰＩ－１ ５ ４.７ ０.７３９ １ ０.７７６ ４ １.５３９ ８ ０.１９５ ８ ０.３４６ ５
ＣＶＣ－Ｃ６６８ ４ ３.６ ０.６５０ ３ ０.７０７ ２ １.２８２ ２ ０.３０７ ８ ０.４８６ ２
ＦＬＳ－３ ８ ６.６ ０.８２１ ７ ０.８３９ ４ １.９２７ ３ ０.７５４ ２ １.３８６ ３
ＧＶＣ－Ｃ１７９＿２１３ ８ ６.７ ０.８３３ ０ ０.８５０ ９ １.９７８ ９ ０.８０８ ８ １.７１７ ９
ＧＶＣ－Ｃ６６ａ＿３０６ ７ ６.３ ０.８０８ ８ ０.８３１ ５ １.８４５ ３ ０.７１９ ４ １.３２２ ６
ＧＶＣ－ＮＡ１７２ ５ ４.９ ０.７３８ ８ ０.７７３ ９ １.５４８ ８ ０.２４０ ８ ０.４０５ ０
ＧＶＣ－ＳＬ２４７ ６ ４.６ ０.７４９ ９ ０.７８３ ４ １.６３２ ６ ０.８１３ ０ １.７２８ ０
ＩＰ５ＰＩＩ－１ ４ ３.６ ０.６６８ ０ ０.７１９ ３ １.３２２ ５ ０.２５５ ０ ０.４２２ ７
ＩＰ５ＰＩＩ－２＿２８６ ５ ４.２ ０.７０９ ６ ０.７５１ ４ １.４７７ ９ ０.６２３ ２ １.０３６ １
ＫＡＮ－１００７ ３ ２.６ ０.５０７ ５ ０.５９１ １ ０.９６８ ５ ０.４２７ ８ ０.６１９ １
ＫＡＮ－１１２８１ ６ ５.１ ０.７６３ ４ ０.７９４ ９ １.６５８ ９ ０.３６４ ８ ０.５５１ １
ＫＡＮ－１６４７１＿２８２ ４ ３.５ ０.６５７ ０ ０.７１０ １ １.３０４ ０ ０.２２６ ２ ０.３８６ ４
ＫＡＮ－２１３３ ３ ２.６ ０.５０９ ２ ０.５９２ ３ ０.９７１ １ ０.２８２ ２ ０.４５５ ９
ＫＡＮ－２５８４ ７ ６.６ ０.８１６ ３ ０.８３６ ８ １.８７７ ６ ０.６８５ ４ １.２１８ ８
ＫＡＮ－３１９ ５ ４.４ ０.７１６ ６ ０.７５６ ７ １.４９５ １ ０.６５９ ５ １.１８３ ５
ＫＡＮ－４５３ ３ ２.９ ０.５４９ １ ０.６２１ ０ １.０３１ ６ ０.３３１ ８ ０.５１４ ０
ＫＡＮ－６２８ ３ ２.７ ０.５１８ ５ ０.５９９ ０ ０.９８５ ７ ０.３４３ ２ ０.５２６ ９
ＫＡＮ－６５６ ５ ４.６ ０.７３５ ７ ０.７７３ ９ １.５２９ ０ ０.３４３ ２ ０.５２６ ９
ＫＡＮ－７１８ ４ ３.６ ０.６６８ ９ ０.７２０ １ １.３２５ ３ ０.４９２ ８ ０.６８５ ９
ＰｒＯ３２４７５７４４ｂ ７ ６.５ ０.８１４ ２ ０.８３７ ２ １.８７１ １ ０.７１５ ０ １.３０８ ６

均值 Ａｖｅｒａｇｅ ４.９ ４.４ ０.６８６ ６ ０.７３３ ４ １.４３９ ４ ０.４７９ １ ０.８５１ ８

　 １)Ｈ: Ｎｅｉ’ｓ遗传多样性指数 Ｎｅｉ’ｓ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘꎻ Ｉ: Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ 多态性信息指数 Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ.

２.２　 聚类分析

根据各材料间的遗传相似系数ꎬ对‘蓝美 １ 号’
２１７个自由授粉子代和 ２６ 个蓝莓品种进行聚类分

析ꎬ使用 １~２１７对 ２１７个自由授粉子代进行编号ꎬ结
果见图 １ꎮ 结果显示:２４３ 个供试材料的遗传相似系

数为 ０.５８~０.９９ꎬ在遗传相似系数 ０.５８处ꎬ２１７个自由

授粉子代与 ２６个品种被明显分为 ２大类ꎬ表明‘蓝美

１号’自由授粉子代同现有蓝莓栽培品种亲缘关系较

远ꎮ ２１７个自由授粉子代的遗传相似系数为 ０.７０ ~
０.９９ꎬ相似程度较高ꎮ ２１７ 个自由授粉子代可聚为 ５
个类群ꎬ其中ꎬ除编号 １、１５、４９、５０、５６、５９、６５、１１３、１２４
和 １６８外ꎬ其余 ２０７个子代分为 ３类:编号 ２、３、９、１０、
１６、２６、２７、２９、３４、３７、３８、４１、６１、６２、６４、６７、６９、７１、７３、
７５、７７、８３、８９、９３、９４、９７、９９、１０５、１０７、１０９、１１２、１１４、

１１５、１１９、１２８、１３３、１４３、１５５、１６０、１６２、１７０、１７２、１８１、
１８６、１９３、１９４、１９６、２０７、２０８、２０９、２１０、２１３ 和 ２１４ 共

５３个子代聚为类群Ⅱꎬ编号 １１、１３、２１、４０、１１８、１２２、
１２３、１２９、１３０、１３５、１３９、１４０、１４１、１４２、１４５、１４６、１４８、
１４９、１５０、１５１、１５２、１５４、１５９、１６５、１６６、１７５、１７７、１７８、
１７９、１８２、１８３ 和 ２１１ 共 ３２ 个子代聚为类群Ⅳꎬ其余

１２２个子代聚为类群Ⅰꎮ
２.３　 群体遗传结构分析

用 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ ２.３.４ 软件分析‘蓝美 １ 号’２１７
个自由授粉子代的群体遗传结构ꎬ结果(图 ２－Ａ)显
示:当 Ｋ＝ ４时ꎬDＫ出现峰值ꎬ此时各亚群内相似性最

大ꎻ且 Ｋ＝ ４时ꎬ２１７个自由授粉子代的群体遗传结构

聚类清晰(图 ２－Ｂ)ꎬ表明最适亚群数为 ４ꎬ２１７个自由

授粉子代可划分为 ４个亚群ꎮ

８３
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ⅠꎬⅡꎬⅢꎬⅣ: ２１７个子代 ２１７ ｐｒｏｇｅｎｉｅｓꎻ Ⅵ: ２６个品种 ２６ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ.

图 １　 ‘蓝美 １ 号’２１７ 个自由授粉子代和 ２６ 个蓝莓栽培品种的 ＵＰＧＭＡ 聚类图
Ｆｉｇ. １　 ＵＰＧＭＡ ｃｌｕｓｔｅｒ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ２１７ ｏｐｅｎ￣ｐｏｌｌｉｎａｔｅｄ ｐｒｏｇｅｎｉｅｓ ｏｆ ‘Ｌａｎｍｅｉ １’ ａｎｄ ２６ ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｏｆ ｂｌｕｅｂｅｒｒｙ (Ｖａｃｃｉｎｉｕｍ ｓｐｐ.)

图 ２　 ‘蓝美 １ 号’２１７ 个自由授粉子代的分组分析(Ａ)和 Ｋ＝４ 时的群体遗传结构(Ｂ)
Ｆｉｇ. ２　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｃｌｕｓｔｅｒ ｏｆ ２１７ ｏｐｅｎ￣ｐｏｌｌｉｎａｔｅｄ ｐｒｏｇｅｎｉｅｓ ｏｆ ‘Ｌａｎｍｅｉ １’ (Ａ) ａｎｄ ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｗｈｅｎ Ｋ＝４ (Ｂ)

９３
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(Ｑｉ)图ꎬ结果(图 ３)显示:每个子代有 ４ 个 Ｑｉ 值ꎬ以
最大值为分类依据ꎬ可得出各亚群中包含子代的编号

及数量ꎮ 亚群Ⅰ包括编号 ２１、１１３、１２２、１３０、１３５、１３９、
１４０、１４１、１４２、１４５、１４６、１４８、１４９、１５０、１５１、１５２、１５４、
１５９、１６０、１６５、１６６、１７５、１７７、１８２、１８３ 和 ２１１ 共 ２６ 个

子代ꎮ 亚群Ⅱ包括编号 １、７、８、１１、１２、１３、１４、１７、１８、
２５、３０、３１、３２、３５、３９、４８、４９、５１、５２、５６、５９、６５、７２、８０、
８１、８２、 ８５、 ８６、 ８９、 ９１、 １００、 １０３、 １０６、 １１０、 １１１、 １２０、
１２４、１２５、１２７、１２９、１３２、１３４、１３７、１４３、１５３、１５６、１６４、
１７１、１７３、１７４、１７６、１７８、１８０、１８８、１８９、１９０、１９９、２００、
２０１、２０２、２０４、２０５ 和 ２１６ 共 ６３ 个子代ꎮ 亚群Ⅲ包括

编号 ２、３、９、１０、１５、１６、２６、２７、２９、３４、３７、４１、５０、５３、
６０、６１、６２、６４、６７、６９、７１、７３、７５、８３、９２、９３、９４、９７、９９、
１０５、１０７、１０９、１１４、１１５、１１６、１１８、１１９、１２８、１３３、１５５、
１６２、１７０、１７２、１８６、１９３、１９４、１９６、２０７、２０８、２０９、２１０、
２１２、２１３、２１４和 ２１７共 ５５ 个子代ꎮ 亚群Ⅳ包括编号

４、５、６、１９、２０、２２、２３、２４、２８、３３、３６、３８、４０、４２、４３、４４、
４５、４６、４７、５４、５５、５７、５８、６３、６６、６８、７０、７４、７６、７７、７８、
７９、８４、８７、８８、９０、９５、９６、９８、１０１、１０２、１０４、１０８、１１２、
１１７、１２１、１２３、１２６、１３１、１３６、１３８、１４４、１４７、１５７、１５８、
１６１、１６３、１６７、１６８、１６９、１７９、１８１、１８４、１８５、１８７、１９１、
１９２、１９５、１９７、１９８、２０３、２０６和 ２１５共 ７３个子代ꎮ

比较各子代归入所属亚群的概率(表 ２)发现ꎬ

: 亚群Ⅰ Ｓｕｂｇｒｏｕｐ Ⅰꎻ : 亚群Ⅱ Ｓｕｂｇｒｏｕｐ Ⅱꎻ : 亚群Ⅲ Ｓｕｂｇｒｏｕｐ Ⅲꎻ : 亚群Ⅳ Ｓｕｂｇｒｏｕｐ Ⅳ.

图 ３　 ‘蓝美 １ 号’２１７ 个自由授粉子代归属 ４ 个亚群的概率图
Ｆｉｇ. ３　 Ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ２１７ ｏｐｅｎ￣ｐｏｌｌｉｎａｔｅｄ ｐｒｏｇｅｎｉｅｓ ｏｆ ‘Ｌａｎｍｅｉ １’ ｂｅｌｏｎｇｉｎｇ ｔｏ ４ ｓｕｂｇｒｏｕｐｓ

０４
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表 ２　 ‘蓝美 １ 号’２１７ 个自由授粉子代归入所属亚群的概率(Ｑｉ)
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ (Ｑｉ) ｏｆ ２１７ ｏｐｅｎ￣ｐｏｌｌｉｎａｔｅｄ ｐｒｏｇｅｎｉｅｓ ｏｆ ‘Ｌａｎｍｅｉ １’ ｂｅｌｏｎｇｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅｉｒ ｓｕｂｇｒｏｕｐ

亚群
Ｓｕｂｇｒｏｕｐ

编号
Ｎｏ. Ｑｉ

亚群
Ｓｕｂｇｒｏｕｐ

编号
Ｎｏ. Ｑｉ

亚群
Ｓｕｂｇｒｏｕｐ

编号
Ｎｏ. Ｑｉ

亚群
Ｓｕｂｇｒｏｕｐ

编号
Ｎｏ. Ｑｉ

Ⅰ ２１ ０.６３４ １
Ⅰ １１３ ０.６２２ ５
Ⅰ １２２ ０.９７１ ６
Ⅰ １３０ ０.９１８ ０
Ⅰ １３５ ０.７２５ ６
Ⅰ １３９ ０.９７７ ９
Ⅰ １４０ ０.９６５ １
Ⅰ １４１ ０.９６７ ７
Ⅰ １４２ ０.９３１ １
Ⅰ １４５ ０.９０２ ３
Ⅰ １４６ ０.９５２ ０
Ⅰ １４８ ０.９８１ ８
Ⅰ １４９ ０.９７６ ５
Ⅰ １５０ ０.９７９ ７
Ⅰ １５１ ０.９６６ ３
Ⅰ １５２ ０.９５２ １
Ⅰ １５４ ０.９１９ ３
Ⅰ １５９ ０.９５６ ４
Ⅰ １６０ ０.８３８ １
Ⅰ １６５ ０.９７６ ３
Ⅰ １６６ ０.９７９ １
Ⅰ １７５ ０.９６５ ８
Ⅰ １７７ ０.９３８ ３
Ⅰ １８２ ０.９５０ ６
Ⅰ １８３ ０.９１９ ８
Ⅰ ２１１ ０.８２８ ８
Ⅱ １ ０.５９３ ７
Ⅱ ７ ０.９０４ ８
Ⅱ ８ ０.９３９ ８
Ⅱ １１ ０.７７６ ７
Ⅱ １２ ０.７８３ ５
Ⅱ １３ ０.８７２ ６
Ⅱ １４ ０.８３０ ６
Ⅱ １７ ０.９３７ １
Ⅱ １８ ０.６８８ ８
Ⅱ ２５ ０.７０８ ６
Ⅱ ３０ ０.９３８ １
Ⅱ ３１ ０.８２５ ８
Ⅱ ３２ ０.５０５ ６
Ⅱ ３５ ０.９５２ ３
Ⅱ ３９ ０.４２３ ３
Ⅱ ４８ ０.８５１ ７
Ⅱ ４９ ０.４６３ ８
Ⅱ ５１ ０.４５２ ９
Ⅱ ５２ ０.７９２ ０
Ⅱ ５６ ０.６９３ ６
Ⅱ ５９ ０.７４８ ９
Ⅱ ６５ ０.９５５ ０
Ⅱ ７２ ０.９７２ ９
Ⅱ ８０ ０.９１９ ８
Ⅱ ８１ ０.８６５ ０
Ⅱ ８２ ０.９０４ ５
Ⅱ ８５ ０.８７８ ８
Ⅱ ８６ ０.８９２ ２
Ⅱ ８９ ０.６５０ ４

Ⅱ ９１ ０.９７１ ７
Ⅱ １００ ０.７５９ ８
Ⅱ １０３ ０.９５９ ７
Ⅱ １０６ ０.８５１ ９
Ⅱ １１０ ０.７２２ ４
Ⅱ １１１ ０.７６８ ９
Ⅱ １２０ ０.９１９ ９
Ⅱ １２４ ０.６５６ ９
Ⅱ １２５ ０.６９６ ５
Ⅱ １２７ ０.８９０ ９
Ⅱ １２９ ０.５８２ ２
Ⅱ １３２ ０.７５３ ４
Ⅱ １３４ ０.７７０ ０
Ⅱ １３７ ０.９５６ ４
Ⅱ １４３ ０.４５２ ３
Ⅱ １５３ ０.９４２ ２
Ⅱ １５６ ０.８４９ ４
Ⅱ １６４ ０.４９０ ２
Ⅱ １７１ ０.９３２ ５
Ⅱ １７３ ０.８６３ ０
Ⅱ １７４ ０.７２０ ０
Ⅱ １７６ ０.４８０ ２
Ⅱ １７８ ０.８８２ ６
Ⅱ １８０ ０.９５１ ６
Ⅱ １８８ ０.４５２ ３
Ⅱ １８９ ０.９３３ １
Ⅱ １９０ ０.８７０ ８
Ⅱ １９９ ０.８５４ ８
Ⅱ ２００ ０.５３７ ４
Ⅱ ２０１ ０.９４３ ０
Ⅱ ２０２ ０.８９９ ２
Ⅱ ２０４ ０.６３２ １
Ⅱ ２０５ ０.９５６ ３
Ⅱ ２１６ ０.８６９ ４
Ⅲ ２ ０.７４２ １
Ⅲ ３ ０.９６９ ８
Ⅲ ９ ０.９１６ ２
Ⅲ １０ ０.９５６ ４
Ⅲ １５ ０.３９４ ２
Ⅲ １６ ０.９２３ ０
Ⅲ ２６ ０.９６８ ２
Ⅲ ２７ ０.６８３ ５
Ⅲ ２９ ０.６７５ ８
Ⅲ ３４ ０.９４７ ９
Ⅲ ３７ ０.９５７ ３
Ⅲ ４１ ０.９４６ ５
Ⅲ ５０ ０.５９０ ５
Ⅲ ５３ ０.９４６ ５
Ⅲ ６０ ０.９３９ ４
Ⅲ ６１ ０.９４７ ７
Ⅲ ６２ ０.９４７ １
Ⅲ ６４ ０.９５２ ７
Ⅲ ６７ ０.９３６ ８
Ⅲ ６９ ０.８２０ ２
Ⅲ ７１ ０.８２９ ９

Ⅲ ７３ ０.９３６ ８
Ⅲ ７５ ０.８５３ ３
Ⅲ ８３ ０.８６７ ９
Ⅲ ９２ ０.６６１ ８
Ⅲ ９３ ０.９４２ １
Ⅲ ９４ ０.６１７ ７
Ⅲ ９７ ０.８８１ ４
Ⅲ ９９ ０.９４１ ５
Ⅲ １０５ ０.９６５ ４
Ⅲ １０７ ０.９２１ ４
Ⅲ １０９ ０.７４２ ３
Ⅲ １１４ ０.９４２ １
Ⅲ １１５ ０.９４８ ５
Ⅲ １１６ ０.６５０ ０
Ⅲ １１８ ０.７５４ ２
Ⅲ １１９ ０.６９２ ４
Ⅲ １２８ ０.８２９ ８
Ⅲ １３３ ０.６１０ ０
Ⅲ １５５ ０.９６６ １
Ⅲ １６２ ０.８０９ ３
Ⅲ １７０ ０.９５０ ３
Ⅲ １７２ ０.６６４ ４
Ⅲ １８６ ０.９４０ ８
Ⅲ １９３ ０.９４１ ６
Ⅲ １９４ ０.７４５ ４
Ⅲ １９６ ０.８０８ ３
Ⅲ ２０７ ０.８３４ ６
Ⅲ ２０８ ０.７２２ ７
Ⅲ ２０９ ０.９１３ ９
Ⅲ ２１０ ０.９５１ １
Ⅲ ２１２ ０.５１０ ９
Ⅲ ２１３ ０.９４１ ３
Ⅲ ２１４ ０.９１０ ２
Ⅲ ２１７ ０.８１７ ４
Ⅳ ４ ０.４７６ ５
Ⅳ ５ ０.８０１ ６
Ⅳ ６ ０.９６０ ３
Ⅳ １９ ０.９６２ ８
Ⅳ ２０ ０.９０１ ４
Ⅳ ２２ ０.９４６ ４
Ⅳ ２３ ０.５０８ １
Ⅳ ２４ ０.９５４ ９
Ⅳ ２８ ０.９１７ ２
Ⅳ ３３ ０.９２９ ２
Ⅳ ３６ ０.６６７ ５
Ⅳ ３８ ０.８６１ ６
Ⅳ ４０ ０.５７０ ７
Ⅳ ４２ ０.８５１ ２
Ⅳ ４３ ０.９６６ １
Ⅳ ４４ ０.６７０ ４
Ⅳ ４５ ０.６３５ ４
Ⅳ ４６ ０.９５１ ４
Ⅳ ４７ ０.６９５ ４
Ⅳ ５４ ０.７２３ ６
Ⅳ ５５ ０.７４８ ７

Ⅳ ５７ ０.８６６ ８
Ⅳ ５８ ０.９４８ ５
Ⅳ ６３ ０.９４１ １
Ⅳ ６６ ０.７５４ ０
Ⅳ ６８ ０.９６１ １
Ⅳ ７０ ０.９２０ ２
Ⅳ ７４ ０.７９６ ４
Ⅳ ７６ ０.９１１ ５
Ⅳ ７７ ０.５５９ ９
Ⅳ ７８ ０.９３５ ７
Ⅳ ７９ ０.８９６ ４
Ⅳ ８４ ０.９５６ ４
Ⅳ ８７ ０.５１４ ０
Ⅳ ８８ ０.９４１ ９
Ⅳ ９０ ０.４７６ ９
Ⅳ ９５ ０.９４２ ５
Ⅳ ９６ ０.９６５ ６
Ⅳ ９８ ０.５１５ ４
Ⅳ １０１ ０.９３６ ０
Ⅳ １０２ ０.８１９ ９
Ⅳ １０４ ０.６７１ ０
Ⅳ １０８ ０.８３９ ２
Ⅳ １１２ ０.８２５ ７
Ⅳ １１７ ０.７１４ ４
Ⅳ １２１ ０.８９９ ９
Ⅳ １２３ ０.４０６ ８
Ⅳ １２６ ０.９６０ ２
Ⅳ １３１ ０.８３８ ７
Ⅳ １３６ ０.９１８ ２
Ⅳ １３８ ０.４９５ ９
Ⅳ １４４ ０.９２０ ２
Ⅳ １４７ ０.９１３ ０
Ⅳ １５７ ０.９４６ ８
Ⅳ １５８ ０.７１７ ７
Ⅳ １６１ ０.７９８ ４
Ⅳ １６３ ０.８９２ ０
Ⅳ １６７ ０.９２１ ４
Ⅳ １６８ ０.４４０ ４
Ⅳ １６９ ０.５５０ ６
Ⅳ １７９ ０.８６７ ３
Ⅳ １８１ ０.８６０ ０
Ⅳ １８４ ０.６４６ ３
Ⅳ １８５ ０.９００ ６
Ⅳ １８７ ０.９５３ ０
Ⅳ １９１ ０.９４２ ８
Ⅳ １９２ ０.７５９ ８
Ⅳ １９５ ０.９４３ ６
Ⅳ １９７ ０.９４７ ０
Ⅳ １９８ ０.８７６ １
Ⅳ ２０３ ０.９２４ ７
Ⅳ ２０６ ０.９４４ ５
Ⅳ ２１５ ０.６８９ ３
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‘蓝美 １号’２１７个自由授粉子代中ꎬ１９２ 个自由授粉

子代的 Ｑｉ值大于 ０.６ꎬ占总数的 ８８.５％ꎮ 亚群Ⅰ中 ２６
个自由授粉子代 Ｑｉ值均在 ０.６ 以上ꎻ亚群Ⅱ中有 １１
个自由授粉子代 (编号 １、３２、３９、４９、５１、１２９、１４３、
１６４、１７６、１８８和 ２００)Ｑｉ值在 ０.６ 以下ꎬ占亚群Ⅱ子代

数的 １７.５％ꎻ亚群Ⅲ中有 ３ 个自由授粉子代(编号

１５、５０和 ２１２)Ｑｉ值在 ０.６ 以下ꎬ占亚群Ⅲ子代数的

５.４％ꎻ亚群Ⅳ中有 １１ 个自由授粉子代(编号 ４、２３、
４０、７７、８７、９０、９８、１２３、１３８、１６８ 和 １６９)Ｑｉ值在 ０.６ 以

下ꎬ占亚群Ⅳ子代数的 １５.１％ꎮ 表明亚群Ⅰ子代遗传

来源单一ꎬ遗传背景不复杂ꎬ而亚群Ⅱ、Ⅲ和Ⅳ中虽具

有混合遗传来源的子代ꎬ但具有混合遗传来源的子代

占比不高ꎬ亚群内子代相似程度高ꎮ
２.４　 ２ 种分类方法的比较

比较 ＵＰＧＭＡ 聚类分析和 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ 分析的

划分结果发现ꎬ２种划分结果有相似之处ꎬ如编号 ２１、
１２２、１３０、１３５、１３９、１４０、１４１、１４２、１４５、１４６、１４８、１４９、
１５０、１５１、１５２、１５４、１５９、１６５、１６６、１７５、１７７、１８２、１８３ 和

２１１ 在 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ 分 析 中 划 分 到 亚 群 Ⅰꎬ 在

ＵＰＧＭＡ聚类分析中聚为类群ⅣꎻＳＴＲＵＣＴＵＲＥ 分析

中划分到亚群Ⅲ中的子代在 ＵＰＧＭＡ 聚类分析中大

部分被聚为类群Ⅱꎮ
用 ＰＯＰＧＥＮＥ软件比较 ２ 种方法划分的亚群内

子代遗传多样性参数ꎬ结果见表 ３ꎮ 结果显示:
ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ分析中得到的亚群内子代 Ｎｅｉ’ｓ遗传多

样性指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ’ ｓ 多态性信息指数的均值和标

准差均低于 ＵＰＧＭＡ 聚类分析ꎬ表明 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ 分

析划分亚群内子代遗传多样性水平低、相似程度高ꎬ
ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ 分析的分群效果优于 ＵＰＧＭＡ 聚类

分析ꎮ

表 ３　 ２ 种分类方法中各群体内子代遗传多样性分析
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｐｒｏｇｅｎｉｅｓ ｗｉｔｈｉｎ ｅａｃｈ ｇｒｏｕｐ ｉｎ ｔｗｏ ｃｌｕｓｔｅｒ ｍｅｔｈｏｄｓ

ＵＰＧＭＡ聚类分析　 ＵＰＧＭＡ ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ分析　 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ ａｎａｌｙｓｉｓ

类群
Ｇｒｏｕｐ

子代数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｐｒｏｇｅｎｉｅｓ

Ｎｅｉ’ｓ遗传
多样性指数
Ｎｅｉ’ｓ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ多态性
信息指数

Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ
ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ

亚群
Ｓｕｂｇｒｏｕｐ

子代数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｐｒｏｇｅｎｉｅｓ

Ｎｅｉ’ｓ遗传
多样性指数
Ｎｅｉ’ｓ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ多态性
信息指数

Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ
ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ⅰ １２２ ０.４０３ ７ ０.５８４ ０ Ⅰ ２６ ０.２９７ ０ ０.４４８ ７
Ⅱ ５３ ０.３６２ ２ ０.５４７ ２ Ⅱ ６３ ０.３６２ ５ ０.５４１ ２
Ⅲ ５ ０.３１６ ３ ０.４６７ ５ Ⅲ ５５ ０.３１２ ４ ０.４７９ ７
Ⅳ ３２ ０.３３０ ９ ０.４９９ ８ Ⅳ ７３ ０.３２４ ４ ０.４９２ ２
Ⅴ ５ ０.２５３ ０ ０.３７０ ４

Ｘ ０.３３２ ２ ０.４９３ ８ Ｘ ０.３２４ ０ ０.４９０ ５

ＳＤ ０.０５６ ０ ０.０８２ １ ＳＤ ０.０２８ ０ ０.０３８ ５

３　 讨论和结论

遗传标记在自然群体中的等位基因数越多ꎬ该基

因座的多态性越高ꎬ而当多态性位点大于等于 ７０ 个

时ꎬ得到的遗传信息较为可靠[２６]ꎮ 此外ꎬ多态性信息

含量指数(ＰＩＣ)越高ꎬＳＳＲ 分子标记的多态性越丰

富ꎬ更利于区分供试材料ꎮ 本研究中共检测出 １１３ 个

多态性位点ꎬ引物的 ＰＩＣ均值达 ０.６８６ ６ꎬ可见试验选

用的 ＳＳＲ 引物能为本研究提供可靠的遗传信息ꎮ
‘蓝美 １号’２１７个自由授粉子代与 ２６ 个蓝莓品种在

遗传相似系数 ０.５８ 处分为 ２ 大类ꎬ表明‘蓝美 １ 号’
自由授粉子代和现有蓝莓栽培品种的亲缘关系较远ꎬ
与现有结论相符ꎬ即‘蓝美 １ 号’除通常蓝莓品种含

有的遗传基础外ꎬ还含有来自野生种的遗传基础ꎮ
遗传多样性是物种遗传潜力和适应环境变化能

力的重要指标ꎬ可从基因水平上反映出群体的变异

性ꎬ对亲本选配及优良子代初步筛选具有重要的指导

意义[２７]ꎮ 本研究中ꎬ‘蓝美 １ 号’ ２１７ 个自由授粉子

代具有较高水平的遗传多样性ꎬＮｅｉ’ ｓ 遗传多样性指

数均值为 ０.７３３ ４ꎬＳｈａｎｎｏｎ’ｓ多态性信息指数均值为

１.４３９ ４ꎬ而 ２６个蓝莓品种的遗传多样性较低ꎬ与崔建

民等[９]的研究结果相一致ꎮ 现有栽培品种遗传多样

性较低ꎬ遗传基础狭窄ꎬ而‘蓝美 １ 号’自由授粉子代

具有较高水平的遗传多样性ꎬ还含有野生种的遗传基

础ꎬ是非常好的育种材料ꎬ通过后期选育ꎬ筛选出优良

单株ꎬ可以作为国内蓝莓品种改良的优质基因库ꎮ
在品种遗传多样性、品种进化和品种标记性状关

２４
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联分析等研究中ꎬ品种资源的群体遗传结构研究是一

项最基础的工作[２８]ꎮ 已有研究中划分群体遗传结构

的方法主要为 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ 分析和 ＵＰＧＭＡ 聚类分

析[２９ꎬ３０]ꎮ 本研究发现ꎬ相较于 ＵＰＧＭＡ 聚类分析ꎬ
ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ分析中亚群内子代间遗传相似性更高ꎬ
分类效果更好ꎬ利于解决群体分类对后期关联分析的

影响ꎬ降低伪关联出现的概率ꎮ ‘蓝美 １ 号’１９２ 个自

由授粉子代的 Ｑｉ值大于 ０.６ꎬ可见供试的绝大多数子

代遗传来源单一ꎬ且亚群内子代相似程度高ꎬ有利于

后期优良单株筛选ꎮ
综上所述ꎬ现有蓝莓栽培品种遗传多样性较低ꎬ

遗传基础狭窄ꎬ供试‘蓝美 １ 号’自由授粉子代与现

有蓝莓栽培品种亲缘关系较远ꎬ含有野生种的遗传基

础ꎬ遗传多样性优于现有栽培品种ꎬ有利于优良单株

的筛选ꎮ 进一步研究‘蓝美 １ 号’自由授粉子代ꎬ从
中筛选优良单株ꎬ挖掘‘蓝美 １ 号’的抗性基因资源ꎬ
对实现蓝莓种质创新和遗传基础拓宽具有重要意义ꎮ
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