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　 　 摘要:利用 ＳＳＲ 分子标记结合荧光毛细管电泳检测技术ꎬ研究了野生杏和栽培杏的遗传多样性和遗传结构ꎬ结果显示:２７
个 ＳＳＲ 位点ꎬ平均每个位点检测到 １７ ８２ 个等位基因(Ｎａ)和 ７ ４４ 个有效等位基因(Ｎｅ)ꎬ平均 Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 信息指数( Ｉ)为

２ ２３ꎬ平均期望杂合度(Ｈｅ)和观察杂合度(Ｈｏ)分别为 ０ ７０ 和 ０ ５２ꎮ 基于 ＳＳＲ 位点ꎬ群体水平上平均等位基因数、有效等位

基因数、期望杂合度、观察杂合度和 Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 信息指数分别为 ６ ５９、４ １５、０ ７０、０ ５３ 和 １ ５０ꎬ说明我国杏种质资源遗传多样

性丰富ꎬ其中野生杏资源遗传多样性明显高于栽培杏资源ꎬ野生杏中西伯利亚杏种质遗传多样性最高且具有较多的特异等位

基因ꎬ而栽培杏中仁用杏遗传多样性最低ꎬ特有等位基因较少ꎮ 聚类分析将供试 １５９ 份种质分为 ４ 组ꎮ 群体遗传结构分析将

１５９ 份种质划分为 ５ 个类群ꎬ分类情况与传统形态指标划分基本一致ꎮ 通过本研究可知ꎬ我国杏资源遗传多样性丰富ꎬ遗传结

构较为复杂ꎻ西伯利亚杏与栽培杏亲缘关系较远ꎻ野生普通杏与栽培杏具有类似的遗传结构ꎬ推测野生普通杏为栽培杏原始

种ꎻ仁用杏遗传多样性较低ꎬ遗传背景狭窄ꎮ 本研究结果可为杏资源新品种选育及持续利用提供重要的理论依据ꎮ
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Ｇｅｎｅｔｉｃ Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｔｈｅ
Ｗｉｌｄ Ａｐｒｉｃｏｔ ａｎｄ Ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ Ａｐｒｉｃｏｔ

ＢＡＯ Ｗｅｎ￣ｑｕａｎꎬＷｕＹｕｎ ＴａｎａꎬＷＡＮＧ ＬｉｎꎬＺＨＡＯ ＨａｎꎬＤＵ Ｈｏｎｇ￣ｙａｎ
(Ｃｈｉｎａ Ｐａｕｌｏｗｎｉａ Ｒｅｓｅａｒｃｈ ＣｅｎｔｅｒꎬＳｔａｔｅ Ｆｏｒｅｓｔｒｙ Ａｄｍｉｎｉｓｔｒａｔｉｏｎ / Ｎｏｎ￣Ｔｉｍｂｅｒ Ｆｏｒｅｓｔ Ｒｅｓｅａｒｃｈ ａｎｄ Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ Ｃｅｎｔｅｒꎬ

Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ ＦｏｒｅｓｔｒｙꎬＺｈｅｎｇｚｈｏｕ ４５０００３)

Ａｂｓｔｒａｃｔ:ＳＳＲ(ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔ) ｍａｒｋｅｒｓ ｗｅｒｅ ｃｈｏｓｅｎ ｆｏｒ ａｎａｌｙｚｉｎｇ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｗｉｌｄ ａｐｒｉｃｏｔꎬｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ ａｐｒｉｃｏｔ ｂｙ ｔｈｅ ｃａｐｉｌｌａｒｙ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ ｗｉｔｈ ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ
ｗｅｒｅ ｏｂｔａｉｎｅｄ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ:１７ ８２ ａｌｌｅｌｅｓ(Ｎａ)ａｎｄ ７ ４４ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ａｌｌｅｌｅｓ(Ｎｅ)ｐｅｒ ｌｏｃｕｓ ｗｅｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｕｓｉｎｇ ２７ ＳＳＲ
ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓꎻｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ( Ｉ)ꎬｅｘｐｅｃｔｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ (Ｈｅ) ａｎｄ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｈｅｔ￣
ｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ(Ｈｏ)ｗｅｒｅ ２ ２３ꎬ０ ７０ ａｎｄ ０ ５２ꎬｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ａｔ ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓꎬａｖｅｒａｇｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓꎬｅｆｆｅｃ￣
ｔｉｖｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓꎬｅｘｐｅｃｔｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙꎬｏｂｓｅｒｖｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ ａｎｄ Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ ｗｅｒｅ ６ ５９ꎬ
４ １５ꎬ０ ７０ꎬ０ ５３ꎬａｎｄ １ ５０ꎬｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙꎬｗｈｉｃｈ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ ａ ｈｉｇｈ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｅｘｉｓｔｅｄ ｉｎ ａｐｒｉｃｏｔ ｒｅ￣
ｓｏｕｒｃｅｓ ｉｎ Ｃｈｉｎａ. Ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｗｉｌｄ ａｐｒｉｃｏｔ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ ａｐｒｉｃｏｔ ｒｅ￣
ｓｏｕｒｃｅｓꎬｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｗａｓ Ｓｉｂｅｒｉａｎ ａｐｒｉｃｏｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｔｈａｔ ｈａｄ ｔｈｅ ｌａｒｇｅｓｔ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｐｒｉｖａｔｅ ａｌｌｅｌｅｓ ｉｎ
ｗｉｌｄ ａｐｒｉｃｏｔ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓꎬｈｏｗｅｖｅｒꎬｔｈｅ ｌｏｗｅｓｔ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｗａｓ ｋｅｒｎｅｌ￣ｕｓｉｎｇ ａｐｒｉｃｏｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎꎬｗｈｉｃｈ ｈａｄ ａ ｆｅｗ ｏｆ
ｐｒｉｖａｔｅ ａｌｌｅｌｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ ａｐｒｉｃｏｔ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ. Ｔｈｅ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｒｅｓｕｌｔ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ １５９ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｃｏｕｌｄ ｂｅ ｄｉｖｉｄｅｄ
ｉｎｔｏ ｆｏｕｒ ｃｌｕｓｔｅｒｓ. Ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ １５９ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｄｉｖｉｄｅｄ ｉｎｔｏ ｆｉｖｅ ｇｒｏｕｐｓꎬｔｈｉｓ ｒｅｓｕｌｔ ｗａｓ ｌｉｎｅ
ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ. Ａｔ ｔｈｉｓ ｐｒｅｓｅｎｔ ｓｔｕｄｙꎬａ ｈｉｇｈ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｃｏｍ￣
ｐｌｅｘ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｅｘｉｓｔｅｄ ｉｎ ａｐｒｉｃｏｔ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ｏｆ ｏｕｒ ｃｏｕｎｔｒｙꎬｗｉｌｄ ｃｏｍｍｏｎ ａｐｒｉｃｏｔ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ａｎｄ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ



植　 物　 遗　 传　 资　 源　 学　 报 １８ 卷

ａｐｒｉｃｏｔ ｈａｄ ａ ｃｌｏｓｅ ｒｅｌａｔｉｖｅｓ ａｎｄ ａ ｓｉｍｉｌａｒ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬｉｔ ｓｐｅｃｕｌａｔｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｗｉｌｄ ｃｏｍｍｏｎ ａｐｒｉｃｏｔ ｗａｓ ｔｈｅ ｏｒｉｇｉ￣
ｎａｌ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ ａｐｒｉｃｏｔꎻｏｎ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒａｒｙꎬｔｈｅ ｋｅｒｎｅｌ￣ｕｓｉｎｇ ａｐｒｉｃｏｔ ｈａｄ ａ ｎａｒｒｏｗ ｇｅｎｅｔｉｃ ｂａｓｅꎬａｎｄ ｈａｄ ａ
ｌｏｗ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ. Ｔｈｅｓｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ａｌｓｏ ｃｏｕｌｄ ｐｒｏｖｉｄｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｎｅｗ ｖａｒｉｅｔｙ ｂｒｅｅｄ￣
ｉｎｇ ａｎｄ ｓｕｓｔａｉｎａｂｌｅ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ａｐｒｉｃｏｔ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ:ａｐｒｉｃｏｔꎻｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎻｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎻＳＳＲ

杏(Ａｒｍｅｎｉａｃａ ｖｕｌｇａｒｉｓ Ｌａｍ. ) (２ｎ ＝ １６)属于蔷

薇科(Ｒｏｓａｃｅａｅ)杏属(Ａｒｍｅｎｉａｃａ Ｓｃｏｐ)植物ꎬ是我国

重要的生态经济型树种之一ꎮ 杏分布广泛ꎬ适应性

强ꎬ除南部沿海及台湾省外ꎬ其余地区均有栽培和分

布ꎬ杏属植物有 １０ 个种ꎬ９ 个变种ꎬ种质资源极为丰

富[１]ꎬ其树形、果实、果核和叶子等性状具有丰富的

遗传多样性ꎬ挖掘利用潜力巨大[２]ꎮ 我国栽培杏主

要以普通杏 ( Ａ. ｖｕｌｇａｒｉｓ Ｌａｍ. ) 和仁用杏 ( ｋｅｒｎｅｌ￣
ｕｓｉｎｇ ａｐｒｉｃｏｔ)为主ꎬ而天然杏资源主要以野生普通

杏(野杏)和西伯利亚杏(Ａ. ｓｉｂｉｒｉｃａ( Ｌ. ) Ｌａｍ. )为

主ꎮ 普通杏是品种最多、分布最广泛且经济价值较

高的一个种[３]ꎻ其中新疆野生普通杏被认为是世界

栽培杏的起源种群ꎬ主要分布于伊犁河北岸天山野

果林地区ꎬ具有果实大、果肉厚、口味香甜等特

点[４￣６]ꎮ 仁用杏(ｋｅｒｎｅｌ￣ｕｓｉｎｇ ａｐｒｉｃｏｔ)又称‘大扁杏’
是我国特有经济林树种ꎬ以甜杏仁产品为主的杏属植

物总称ꎬ典型特征为果实长而扁、核仁大而甜ꎻ目前有

关仁用杏分类地位没有准确定位ꎬ部分学者将仁用杏

归于普通杏[７]ꎬ也有一部分学者认为仁用杏是普通杏

与西伯利亚杏天然杂交种[８] 或一个新种[９]ꎮ 西伯利

亚杏又称野山杏ꎬ主要分布于我国蒙古高原山区ꎬ其
主要特征是果实和核仁小ꎬ果肉食用性差[１０￣１１]ꎮ

全球环境变化及人类过度开垦和放牧使杏资源

数量逐年减少ꎬ遗传多样性遭到严重破坏[１２]ꎬ因此ꎬ
研究杏资源遗传多样性、遗传结构和亲缘关系对杏

资源有效保护与利用具有重要意义ꎮ 随着分子生物

学技术的快速发展和不断完善ꎬ ＳＳＲ ( ｓｉｍｐｌｅ ｓｅ￣
ｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔ)分子标记已被普遍应用于遗传多样

性和遗传结构研究中ꎬ其具有共显性、特异性强和多

态性高等特点ꎬ是目前较为理想的分子标记[１３￣１５]ꎬ
基于 ＳＳＲ 研究杏资源的报导较多ꎬ如何天明等[１６]、
苑兆和等[１７]利用 ＳＳＲ 标记对新疆普通杏研究ꎬ刘华

波等[１８] 利用 ＳＳＲ 标记对西伯利亚杏研究ꎬ章秋平

等[１９]利用 ＳＳＲ 标记对华北生态群普通杏遗传多样

性与群体结构进行分析ꎬ但同时研究栽培杏和野生

杏遗传多样性和遗传结构的报导较为罕见ꎮ 本研究

采用 ＳＳＲ 分子标记对来自栽培杏(普通杏和仁用

杏)和野生杏(西伯利亚杏和野生普通杏)的 １５９ 份

杏材料进行遗传多样性分析ꎬ揭示其遗传多样性和

遗传结构差异ꎬ为我国杏资源的改良、有效保存及合

理利用提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１ １　 试验材料

供试材料均采于 ２０１３ 年 ６￣７ 月期间(表 １ꎬ表
２)ꎬ栽培杏采自中国林业科学研究院经济林研究开

发中心杏种质资源圃ꎬ其中仁用杏 １８ 个品种ꎬ普通

杏 ３９ 个品种ꎮ 西伯利亚杏采自内蒙古地区ꎬ包括 ７
个野生群体ꎻ野生普通杏采自新疆伊犁新源县ꎬ包括

３ 个群体ꎻ每个群体选取 ７ ~ １６ 个单株ꎬ各单株间距

为 ５０ ｍ 左右ꎮ 采集新鲜健康嫩叶ꎬ迅速放入液氮ꎬ
保存于 － ８０ ℃低温冷藏冰箱ꎬ备提取 ＤＮＡꎮ

表 １　 野生杏材料来源

Ｔａｂｌｅ １　 Ｏｒｉｇｉｎ ｏｆ ｔｈｅ ｗｉｌｄ ａｐｒｉｃｏｔ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ

群体编号 Ｎｏ. 群体 Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ 种类 Ｓｐｅｃｉｅｓ 样品数目 Ｓａｍｐｌｅ ｓｉｚｅ

１ 新疆裕民 野生普通杏 Ａ. ｖｕｌｇａｒｉｓ Ｌａｍ. １６
２ 新疆土尔根 野生普通杏 Ａ. ｖｕｌｇａｒｉｓ Ｌａｍ. ８
３ 新疆野果林 野生普通杏 Ａ. ｖｕｌｇａｒｉｓ Ｌａｍ. ９
４ 内蒙古克什克腾 西伯利亚杏 Ａ. ｓｉｂｉｒｉｃａ(Ｌ. )Ｌａｍ. ９
５ 内蒙古凉城 西伯利亚杏 Ａ. ｓｉｂｉｒｉｃａ(Ｌ. )Ｌａｍ. ９
６ 内蒙古科左后旗 西伯利亚杏 Ａ. ｓｉｂｉｒｉｃａ(Ｌ. )Ｌａｍ. １０
７ 内蒙古扎鲁特 西伯利亚杏 Ａ. ｓｉｂｉｒｉｃａ(Ｌ. )Ｌａｍ. １５
８ 内蒙古科右中旗 西伯利亚杏 Ａ. ｓｉｂｉｒｉｃａ(Ｌ. )Ｌａｍ. ９
９ 内蒙古察尔森 西伯利亚杏 Ａ. ｓｉｂｉｒｉｃａ(Ｌ. )Ｌａｍ. １０
１０ 内蒙古扎赉特 西伯利亚杏 Ａ. ｓｉｂｉｒｉｃａ(Ｌ. )Ｌａｍ. ７

２０２
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表 ２　 栽培杏材料来源

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｏｒｉｇｉｎ ｏｆ ｔｈｅ ｃｕｌｔｕｒｅ ａｐｒｉｃｏｔ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ

群体编号

Ｎｏ.
种类

Ｓｐｅｃｉｅｓ
种质名称

Ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｎａｍｅ
产地

Ｏｒｉｇｉｎａｌ ｓｉｔｅ
群体编号

Ｎｏ.
种类

Ｓｐｅｃｉｅｓ
种质名称

Ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｎａｍｅ
产地

Ｏｒｉｇｉｎａｌ ｓｉｔｅ

１１ 仁用杏 ８０Ａ０３ 河北

Ｋｅｒｎｅｌ￣ｕｓｉｎｇ ａｐｒｉｃｏｔ ８０Ｂ０５ 河北

８０Ｄ０５ 河北

白玉扁 北京

超仁 河北

国仁 辽宁

龙王帽 河北

三杆旗 河北

围选一号 河北

新 ４ 号 河北

一窝蜂 河北

优一 河北

薄香甜 河北

油仁 河北

迟梆子 河北

沈 ４２ 辽宁

沈 ８２ 辽宁

丰仁 河北

１２ 普通杏 串枝红 河北

Ａ. ｖｕｌｇａｒｉｓ Ｌａｍ. 大棚王 河北

二转子 陕西

供佛 河北

华县大接杏 陕西

金寿 河北

浓波力列 辽宁

佳丽叶 新疆

阿克托永 新疆

阿克玉吕克 新疆

阿里瓦拉 新疆

１２ 普通杏 膀佳娜丽 新疆

Ａ. ｖｕｌｇａｒｉｓ Ｌａｍ. 郭希玉吕克 新疆

洪特克 新疆

胡安娜 新疆

吉尔杏子 新疆

佳娜丽 新疆

卡巴可玉吕克 新疆

卡巴克胡安娜 新疆

卡巴克西米西 新疆

卡拉胡安娜 新疆

卡拉玉吕克 新疆

坎及玉吕克 新疆

克孜托永 新疆

克孜佳娜丽 新疆

库车托永 新疆

库车小白杏 新疆

库尔勒托永 新疆

辣椒杏 新疆

轮台小白杏 新疆

馒头玉吕克 新疆

赛来克玉吕克 新疆

晚熟佳娜丽 新疆

细黑叶杏 新疆

新疆紫杏 新疆

亚布拉克佳娜丽 新疆

叶城黑叶杏 新疆

早熟胡安娜 新疆

紫格佳娜丽 新疆

１ ２　 ＤＮＡ 提取方法

采用改良的 ＣＴＡＢ 法[２０]ꎬ提取基因组 ＤＮＡꎬ用
１％的琼脂糖凝胶电泳及分光光度计检测含量及纯

度后ꎬ保存于 － ２０ ℃冰箱备用ꎮ
１ ３　 ＳＳＲ 分析

根据已开发的桃属植物 ＳＳＲ 引物ꎬ筛选出多态

性高、特异性强且重复性好的 ２７ 对引物(表 ３)ꎻ利用

ＳＳＲ 荧光标记检测技术 ＴＰ￣Ｍ１３￣ＳＳＲ(ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ
ｒｅｐｅａｔ ｗｉｔｈ ｔａｉｌｅｄ ｐｒｉｍｅｒ Ｍ１３) [２１] 结合毛细管电泳荧

光检测法对供试杏材料进行研究ꎮ ＳＳＲ 正向引物和

携带荧光标记 ＦＡＭ、ＮＥＤ、ＶＩＣ 或 ＰＥＴ 等的 Ｍ１３ 序列

(５′￣ＴＧＴＡＡＡＡＣＧＡＣＧＧＣＣＡＧＴ￣３′) 相连组成带 Ｍ１３
尾的荧光正向引物ꎻＰＣＲ 扩增反应体系为 ２０ μＬ 的

混合体系ꎬ由 １ μＬ 的 ＤＮＡ 模板(１０ ~ ２０ ｎｇ / μＬ)ꎬ
０ ２ μＬ 的 ２ × Ｔａｂ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘꎬ２ μＬ 的 １０ × ｂｕｆｆｅｒꎬ
０ ５ μＬ 的 ｄＮＴＰ(２ ５ ｍｏｌ / Ｌ)、ＤＭＳＯ(１０ ％ )、荧光

正向引物和反向引物(０ ８ μｍｏｌ / Ｌ)ꎬ１４ ８ μＬ 的无

菌去离子水(ｄｄＨ２Ｏ)ꎻ反应条件如下:９５ ℃预变性

５ ｍｉｎꎬ３０ 次循环的 ９５ ℃变性 ３０ ｓ、５５ ℃退火 ３０ ｓ
和 ７２ ℃ 延伸 ３０ ｓꎬ１５ 次循环的 ９５ ℃ 变性 ３０ ｓ、
５４ ℃ 退火 ３０ ｓ 和 ７２ ℃ 延伸 ３０ ｓꎬ７２ ℃ 终延伸

５ ｍｉｎꎮ ＳＳＲ￣ＰＣＲ 扩增产物经由 ＤＮＡ 分析仪(ＡＢＩ

３０２
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３５００ＸＬ)进行检测ꎬ利用 Ｇｅｎｅ￣Ｍａｒｋｅｒ 软件(ＳｏｆｔＧｅｎ￣
ｅｔｉｃｓ ＬＬＣꎬＵＳＡ) 读取结果ꎬ记录每个位点的片段

大小ꎮ
１ ４　 数据分析

利用 ＤａｔａＦｏｒｍａｔｅｒ ２ ７ ２ 软件[２２]将 ＳＳＲ 荧光毛

细管电泳原始数据转化成后期数据分析软件运行格

式ꎬ应用 Ｐｏｐｇｅｎｅ３２ 软件[２３] 计算等位基因数(Ｎａꎬ
ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ)、有效等位基因数 (Ｎｅꎬ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ
ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ)、Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 多样性指数( ＩꎬＳｈａｎ￣
ｎｏｎ′ｓ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ Ｉｎｄｅｘ)、期望杂合度(Ｈｅꎬｅｘｐｅｃｔｅｄ
ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ)、观察杂合度 (Ｈｏꎬ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙ￣
ｇｏｓｉｔｙ)、群体间遗传距离(Ｄꎬｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ)和遗传

相似系数( Ｉꎬｇｅｎｅｔｉｃ ｉｄｅｎｔｉｔｙ)ꎻ利用 Ｅｘｃｅｌ￣ＧｅｎＡｌＥｘ
软件[２４]计算各群体私有等位基因数ꎻ多态性信息

含量 ( ＰＩＣꎬ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔ) 通过

公式 ＰＩＣ ＝ １ － ∑ｆｉｊ２计算( ｆｉｊ为第 ｉ 个等位基因的频

率)ꎻ 聚 类 分 析 利 用 ＮＴＳＹＳ ｐｃ ｖｅｒｓｉｏｎ２ １０ｅ 软

件[２５] ꎬ根据 Ｎｅｉ′ｓ 遗传相似系数ꎬ采用 ＵＰＧＭＡ 法

完成ꎻ应用 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ 软件[２６] ꎬ进行数学模型的类群

划分ꎬ并求相应的 Ｑ 值(即某一材料基因组变异源

于某个群体的概率)ꎬ先设定群体数(Ｋ)为 １ ~ １２ꎬ
将 Ｂｕｒｎ￣ｉｎ 数和 ＭＣＭＣ(Ｍａｒｋｏｖ ｃｈａｉｎ ｍｏｎｔｅ ｃａｒｌｏ)
数均设为 １００００ 次ꎬ重复运行 １０ 次ꎬ然后依据 ＬｎＰ

(Ｄ)值最大的原则选取一个合适的 Ｋ 值ꎬ绘制群

体遗传结构图ꎮ

２　 结果与分析

２ １　 ＳＳＲ 位点遗传多样性

基于 ２７ 个 ＳＳＲ 位点对 １５９ 份杏种质进行遗传

多样性检测结果(表 ３)ꎬ一共检测到 ４８１ 个等位基

因(Ｎａ)ꎬ各位点的等位基因数从 １２ 个 ( ＵＤＰ９８￣
０２１、ＢＰＰＣＴ０２３、ＡＳＳＲ７１ 和 ＡＳＳＲ７２)到 ２７ 个(Ｐｃｈ￣
ｇｍｓ５)ꎬ平均每个位点等位基因数为 １７ ８２ 个ꎻ检测

到的有效等位基因(Ｎｅ)共 ２００ ９１ 个ꎬ其中位点 ＢＰ￣
ＰＣＴ００７ 检测到的有效等位基因最多(１２ ９９)ꎬ而位

点 Ｍ６ａ 检测到的有效等位基因最少(２ ７８)ꎬ平均每

位点 ７ ４４ 个ꎻＳｈａｎｎｏｎ′ ｓ 信息指数 ( Ｉ) 为 １ ４０ ~
２ ７５ꎬ均值为 ２ ２３ꎻ期望杂合度 (Ｈｅ) 为 ０ ４２ ~
０ ８２ꎬ均值为 ０ ７０ꎻ观察杂合度 (Ｈｏ) 为 ０ １２ ~
０ ８６ꎬ均值为 ０ ５２ꎻ以上结果均表明我国杏种质资

源具有丰富的遗传多样性ꎮ 多态信息含量(ＰＩＣ)
值在 ０ ６４ ~ ０ ９２ 之间ꎬ均值为 ０ ８４ꎬ其中位点 ＢＰ￣
ＰＣＴ００７ 的 ＰＩＣ 值最高(０ ９２)ꎬ而位点 Ｍ６ａ 的 ＰＩＣ
值最低(０ ６４)ꎬ表明所选引物均为高度多态性信

息引物(ＰＩＣ > ０ ５)ꎬ故较适于对供试材料进行遗

传多样性分析ꎮ

表 ３　 ＳＳＲ 位点的遗传多样性

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ

位点

Ｌｏｃｉ
引物来源

Ｓｏｕｒｃｅ
等位基因

Ｎａ
有效等位基因

Ｎｅ
Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 信息

指数 Ｉ
期望杂合度

Ｈｅ
观察杂合度

Ｈｏ
多样性信息

指数 ＰＩＣ

ＵＤＰ９８￣４０９[２７] Ａｍｙｇｄａｌｕｓ ｐｅｒｓｉｃａ Ｌ. ２３ ００ １１ ００ ２ ６９ ０ ７５ ０ ４３ ０ ９１

Ｐｃｈｇｍｓ３[２８] Ａｍｙｇｄａｌｕｓ ｐｅｒｓｉｃａ Ｌ. １６ ００ ６ １２ ２ １４ ０ ７６ ０ ５７ ０ ８４

Ｐｃｈｇｍｓ５[２８] Ａｍｙｇｄａｌｕｓ ｐｅｒｓｉｃａ Ｌ. ２７ ００ ６ ９３ ２ ５１ ０ ６５ ０ ３８ ０ ８６

ＭＡ０２０Ａ[２９] Ａｍｙｇｄａｌｕｓ ｐｅｒｓｉｃａ Ｌ. １７ ００ ９ １９ ２ ４９ ０ ８２ ０ ６５ ０ ８９

ｐｃｈｇｍｓ１２[３０] Ａｍｙｇｄａｌｕｓ ｐｅｒｓｉｃａ Ｌ. １７ ００ ９ ５３ ２ ４２ ０ ７３ ０ ４０ ０ ９０

ＢＰＰＣＴ００２[３１] Ａｍｙｇｄａｌｕｓ ｐｅｒｓｉｃａ Ｌ. ２５ ００ １２ １６ ２ ７２ ０ ７３ ０ ６６ ０ ９０

ＭＡ００７ａ[２９] Ａｍｙｇｄａｌｕｓ ｐｅｒｓｉｃａ Ｌ. １６ ００ ７ ０３ ２ ２１ ０ ７２ ０ ６２ ０ ８６

ＭＡ０３９ａ[２９] Ａｍｙｇｄａｌｕｓ ｐｅｒｓｉｃａ Ｌ. ２３ ００ ９ ３６ ２ ５９ ０ ７６ ０ ５５ ０ ８９

ａｐｒｉｇｍｓ２４[３０] Ａｍｙｇｄａｌｕｓ ｐｅｒｓｉｃａ Ｌ. １６ ００ ４ ２６ １ ８６ ０ ６５ ０ １８ ０ ７７

Ｐｃｈｇｍｓ４[２８] Ｃｅｒａｓｕｓ ａｖｉｕｍ (Ｌ. )Ｍｏｅｎｃｈ ２０ ００ ６ ９２ ２ ２６ ０ ６９ ０ ５５ ０ ８６

ＰＭＳ２[３２] Ｃｅｒａｓｕｓ ａｖｉｕｍ (Ｌ. )Ｍｏｅｎｃｈ １７ ００ ７ ５２ ２ ２６ ０ ６９ ０ ５３ ０ ８７

ａｐｒｉｇｍｓ１８[３０] Ａｍｙｇｄａｌｕｓ ｐｅｒｓｉｃａ Ｌ. １８ ００ ４ ７９ ２ ０１ ０ ６２ ０ ４８ ０ ７９

ＰＭＳ６７[３２] Ｃｅｒａｓｕｓ ａｖｉｕｍ (Ｌ. )Ｍｏｅｎｃｈ １８ ００ ４ １８ ２ ０１ ０ ６２ ０ ４２ ０ ７６

ＵＤＰ９８￣０２１[２７] Ａｍｙｇｄａｌｕｓ ｐｅｒｓｉｃａ Ｌ. １２ ００ ３ ０４ １ ５６ ０ ４２ ０ １２ ０ ６７

ＢＰＰＣＴ０２３[３１] Ａｍｙｇｄａｌｕｓ ｐｅｒｓｉｃａ Ｌ. １２ ００ ３ １６ １ ４６ ０ ５２ ０ ２１ ０ ６８

４０２
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表 ３(续)

位点

Ｌｏｃｉ
引物来源

Ｓｏｕｒｃｅ
等位基因

Ｎａ
有效等位基因

Ｎｅ
Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 信息

指数 Ｉ
期望杂合度

Ｈｅ
观察杂合度

Ｈｏ
多样性信息

指数 ＰＩＣ

ＵＤＰ９８￣４１２[２７] Ａｍｙｇｄａｌｕｓ ｐｅｒｓｉｃａ Ｌ. １３ ００ ７ ３３ ２ ２２ ０ ７２ ０ ４５ ０ ８６

Ｍ６ａ[２９] Ａｍｙｇｄａｌｕｓ ｐｅｒｓｉｃａ Ｌ. １３ ００ ２ ７８ １ ４０ ０ ５１ ０ ２８ ０ ６４

ＡＳＳＲ７１[３３] 扁桃 Ａｍｙｇｄａｌｕｓ ｃｏｍｍｕｎｉｓ Ｌ. １２ ００ ４ ３４ １ ７１ ０ ５７ ０ ５４ ０ ７７

ＡＳＳＲ７２[３３] 扁桃 Ａｍｙｇｄａｌｕｓ ｃｏｍｍｕｎｉｓ Ｌ. １２ ００ ６ ０１ ２ ０４ ０ ７２ ０ ６４ ０ ８３

ＢＰＰＣＴ００４[３１] Ａｍｙｇｄａｌｕｓ ｐｅｒｓｉｃａ Ｌ. ２４ ００ ９ ５１ ２ ５６ ０ ７９ ０ ６８ ０ ８９

ＢＰＰＣＴ００７[３１] Ａｍｙｇｄａｌｕｓ ｐｅｒｓｉｃａ Ｌ. ２１ ００ １２ ９９ ２ ７５ ０ ８０ ０ ７８ ０ ９２

ＢＰＰＣＴ００８[３１] Ａｍｙｇｄａｌｕｓ ｐｅｒｓｉｃａ Ｌ. １５ ００ ８ ０７ ２ ３２ ０ ７５ ０ ５９ ０ ８８

ＰＣＥＧＡ２５[３４] Ａｍｙｇｄａｌｕｓ ｐｅｒｓｉｃａ Ｌ. ２４ ００ １０ ３２ ２ ６５ ０ ８１ ０ ７９ ０ ９０

ＵＤＰ９６￣００３[２７] Ａｍｙｇｄａｌｕｓ ｐｅｒｓｉｃａ Ｌ. １９ ００ ８ ６８ ２ ４５ ０ ８０ ０ ７４ ０ ８８

ＵＤＰ９７￣４０１[２７] Ａｍｙｇｄａｌｕｓ ｐｅｒｓｉｃａ Ｌ. １３ ００ ６ ２６ ２ ０３ ０ ６８ ０ ５１ ０ ８４

ＵＤＰ９８￣４０６[２７] Ａｍｙｇｄａｌｕｓ ｐｅｒｓｉｃａ Ｌ. ２２ ００ １１ ３７ ２ ６０ ０ ７７ ０ ８６ ０ ９１

ＵＤＰ９７￣４０２[２７] Ａｍｙｇｄａｌｕｓ ｐｅｒｓｉｃａ Ｌ. １６ ００ ８ １０ ２ ３１ ０ ７４ ０ ４５ ０ ８８

均值 Ｍｅａｎ １７ ８２ ７ ４４ ２ ２３ ０ ７０ ０ ５２ ０ ８４

Ｎａ:Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓꎬＮｅ:Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓꎬＩ:Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘꎬＨｅ:Ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙꎬＨｏ:Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙꎬＰＩＣ:Ｐｏｌｙ￣
ｍｏｒｐｈｉｓｍ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔ Ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｂｅｌｏｗ

２ ２　 群体遗传多样性

各群体遗传多样性检测结果见表 ４ꎬ１２ 个群体

平均等位基因数(Ｎａ)为 ６ ５９ 个ꎬ平均有效等位基

因数(Ｎｅ)为 ４ １５ 个ꎻ期望杂合度(Ｈｅ)和观察杂合

度(Ｈｏ)分别在 ０ ５９ ~ ０ ７７ 和 ０ ４３ ~ ０ ６１ 之间ꎬ平
均值分别为 ０ ７０ 和 ０ ５３ꎻＳｈａｎｎｏｎ′ｓ 多样性指数( Ｉ)
为 １ １４ ~ １ ７３ꎬ均值为 １ ５０ꎻ依据 Ｎｅ、Ｉ 和 Ｈｅ 可知

内蒙古科左后旗西伯利亚杏群体的多样性最高ꎬ而

新疆土尔根野生普通杏群体的遗传多样性最低ꎮ 通

过对野生杏和栽培杏的遗传多样性比较(图 １)ꎬ发
现西伯利亚杏遗传多样性最高ꎬ野生普通杏次之ꎬ仁
用杏多样性最低ꎬ因此ꎬ我国野生杏资源遗传多样性

要比栽培杏丰富ꎻ另外ꎬ无论是野生杏还是栽培杏群

体均表现杂合子不足现象(Ｈｅ > Ｈｏ)ꎮ 西伯利亚杏

作为野生种质资源具有较多的特异等位基因ꎬ而仁

用杏资源特异等位基因极少ꎮ

表 ４　 供试群体的遗传多样性

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｅｓｔｉｍａｔｉｏｎｓ ｉｎ ａｌｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

群体编号

Ｎｏ.
样品数量

Ｓａｍｐｌｅｓ ｓｉｚｅ
等位基因

Ｎａ
有效等位基因

Ｎｅ
Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 信息

指数 Ｉ
观察杂合度

Ｈｏ
期望杂合度

Ｈｅ

１ １６ ７ ８５ ４ ６０ １ ６４ ０ ４８ ０ ７２

２ ８ ４ ３７ ２ ９３ １ １４ ０ ４３ ０ ５９

３ ９ ４ ３７ ３ ３１ １ ２３ ０ ４６ ０ ６５

４ ９ ４ ８９ ３ ２０ １ ２４ ０ ５１ ０ ６３

５ ９ ５ ３７ ３ ４７ １ ３１ ０ ５３ ０ ６３

６ １０ ７ ２６ ５ ２１ １ ７２ ０ ６１ ０ ７７

７ １５ ７ ８２ ５ １１ １ ７３ ０ ５６ ０ ７６

８ ９ ７ １５ ５ ０８ １ ６８ ０ ５７ ０ ７５

９ １０ ７ ０４ ４ ６６ １ ６１ ０ ５６ ０ ７３

１０ ７ ５ ９６ ４ ３６ １ ５３ ０ ５５ ０ ７２

１１ １８ ６ ２２ ３ ５５ １ ４１ ０ ６１ ０ ６９

１２ ３９ １０ ８２ ４ ３１ １ ７０ ０ ４７ ０ ７２

均值 Ｍｅａｎ ６ ５９ ４ １５ １ ５０ ０ ５３ ０ ７０

５０２
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图 １　 杏种质资源等位基因分布情况

Ｆｉｇ １　 Ａｌｌｅｌｉｃ ｐａｔｔｅｒｎｓ ａｃｒｏｓｓ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

２ ３　 群体间亲缘关系

根据 Ｎｅｉ′ ｓ 遗传距离 (Ｄ) 和遗传相似度 ( Ｉ)
(表 ５)可知ꎬ１２ 个群体间遗传距离为 ０ １９６ ~ １ ４６３ꎬ
遗传相似度为 ０ ２３２ ~０ ８２２ꎬ其中内蒙古察尔森西伯

利亚杏群体与新疆土尔根野生普通杏群体遗传距离

最大ꎬ遗传相似度最小ꎬ内蒙古科左后旗和扎鲁特西

伯利亚杏群体遗传距离最小ꎬ遗传相似度最高ꎻ基于

遗传相似度进行聚类分析ꎬ在遗传相似系数 ０ ５９ 处ꎬ

可将 １２ 个群体划分 ４ 组(图 ２)ꎬ第Ⅰ组包括新疆裕民

野生普通杏、仁用杏和栽培普通杏 ３ 个群体ꎻ第Ⅱ组包

括新疆土尔根和野果林 ２ 个野生普通杏群体ꎻ第Ⅲ组

包括内蒙古克什克腾和凉城 ２ 个西伯利亚杏群体ꎻ第
Ⅳ组包括内蒙古科左后旗、扎鲁特、科右中旗、察尔森

和扎赉特 ５ 个西伯利亚杏群体ꎮ 上述结果表明ꎬ西伯

利亚杏与栽培杏(普通杏和仁用杏)亲缘关系较远ꎬ野
生普通杏与栽培杏(普通杏和仁用杏)亲缘关系较近ꎮ

表 ５　 群体间无偏遗传相似度(Ｉꎬ对角线上方)和遗传距离(Ｄꎬ对角线下方)
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｄｅｎｔｉｔｙ(Ｉꎬａｂｏｖｅ ｄｉａｇｏｎａｌ)ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ(Ｄꎬｂｅｌｏｗ ｄｉａｇｏｎａｌ)ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

群体 Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ １ ２ ３ ４ ５ ６ ７ ８ ９ １０ １１ １２

１ ０ ６２６ ０ ５００ ０ ３７２ ０ ４３１ ０ ３１４ ０ ３５９ ０ ３７４ ０ ３６６ ０ ３６８ ０ ６０１ ０ ６０４

２ ０ ４６８ ０ ６９９ ０ ２７８ ０ ３４１ ０ ２３６ ０ ２５５ ０ ２５６ ０ ２３２ ０ ２８０ ０ ４４５ ０ ６１８

３ ０ ６９３ ０ ３５８ ０ ２９１ ０ ３３１ ０ ２５７ ０ ２５４ ０ ２８３ ０ ２３８ ０ ３６９ ０ ４４４ ０ ５８０

４ ０ ９８８ １ ２８１ １ ２３４ ０ ７０６ ０ ５５６ ０ ５５６ ０ ５７３ ０ ６１７ ０ ６１０ ０ ５３６ ０ ４４４

５ ０ ８４２ １ ０７６ １ １０７ ０ ３４８ ０ ５０８ ０ ５３５ ０ ５２７ ０ ６１１ ０ ６０５ ０ ５１０ ０ ４５２

６ １ １６０ １ ４４４ １ ３６０ ０ ５８７ ０ ６７８ ０ ８２２ ０ ６８３ ０ ７０６ ０ ６２９ ０ ４８８ ０ ３６２

７ １ ０２５ １ ３６８ １ ３７２ ０ ５８８ ０ ６２６ ０ １９６ ０ ６７６ ０ ７２４ ０ ６１２ ０ ５１７ ０ ３５１

８ ０ ９８３ １ ３６４ １ ２６４ ０ ５５８ ０ ６４０ ０ ３８１ ０ ３９２ ０ ７３８ ０ ６５５ ０ ５５９ ０ ３７８

９ １ ００５ １ ４６３ １ ４３６ ０ ４８２ ０ ４９３ ０ ３４９ ０ ３２３ ０ ３０４ ０ ６８４ ０ ４９９ ０ ３７９

１０ １ ０００ １ ２７４ ０ ９９７ ０ ４９５ ０ ５０２ ０ ４６３ ０ ４９１ ０ ４２３ ０ ３７９ ０ ４９３ ０ ４０８

１１ ０ ５０９ ０ ８０９ ０ ８１２ ０ ６２４ ０ ６７４ ０ ７１７ ０ ６６０ ０ ５８２ ０ ６９５ ０ ７０７ ０ ６０３

１２ ０ ５０５ ０ ４８１ ０ ５４４ ０ ８１１ ０ ７９３ １ ０１５ １ ０４７ ０ ９７３ ０ ９７１ ０ ８９５ ０ ５０５

２. ４　 群体遗传结构特点

将 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ 分析得到的 ＬｎＰ(Ｄ)平均值绘制折线

图(图 ３)ꎬ群体数 Ｋ ＝５ 时似然值最大ꎮ 推断供试 １５９
份杏资源有 ５ 个类群(图 ４)ꎮ 当某个体在某个类群中

的 Ｑ 值大于等于 ０ ６ 时ꎬ则认为该个体遗传组分相对

较单一[３３]ꎬ对１５９ 份杏材料的Ｑ 值进行了统计分析ꎬ其
中有 １５３ 个(占 ９６ ２ ％)单株遗传组分较单一ꎬ并被划

分到相应的 ５ 个类群中ꎮ 类群 １(绿色基因池)是新疆

裕民野生普通杏群体ꎻ类群２(红色基因池)包括新疆土

尔根和野果林野生普通杏群体及栽培普通杏群体ꎻ类
群 ３(黄色基因池)包括内蒙古克什克腾和凉城 ２ 个

西伯利亚杏群体ꎻ类群 ４(蓝色基因池)包括内蒙古科

左后旗、扎鲁特、科右中旗、察尔森和扎赉特 ５ 个西伯

利亚杏群体ꎻ类群 ５(玫瑰红色基因池)是仁用杏群体ꎮ

６０２
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图 ２　 杏群体间 Ｎｅｉ′ｓ 无偏遗传相似度 ＵＰＧＭＡ 聚类分析

Ｆｉｇ. ２　 ＵＰＧＭＡ ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ ａｐｒｉｃｏｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｎｅｉ′ｓ ｕｎｂｉａｓｅｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｄｅｎｔｉｔｙ

图 ３　 利用 ＬｎＰ(Ｄ)值推断参试材料的合理组群数划分

Ｆｉｇ ３　 Ｒｅａｓｏｎａｂｌｅ ｇｒｏｕｐ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｔｅｓｔｅｄ ａｐｒｉｃｏｔ ｇｅｒｍｐｌａｓｍｓ ｉｎｆｅｒｅｄ ｂｙ ＬｎＰ(Ｄ)

图 ４　 杏种质资源的群体遗传结构(Ｋ ＝５)
Ｆｉｇ ４　 Ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ ａｐｒｉｃｏｔ(Ｋ ＝５)

３　 讨论

３ １　 种质资源遗传多样性

本研究基于桃属植物 ＳＳＲ 对 １５９ 份杏种质进

行分析ꎬ结果显示所用 ２７ 对引物在杏属植物中多态

性高、特异性强且重复性好ꎬ这与张淑青等[３５] 利用

扁桃和桃 ＳＳＲ 引物对杏资源进行研究的结果一致ꎮ
已有研究表明 ＳＳＲ 引物在不同植物间具有较高的

７０２
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通用性ꎬ如王彩虹等[３６] 曾报道苹果(Ｍａｌｕｓ ｐｕｍｉｌａ
Ｍｉｌｌ. )核 ＳＳＲ 引物可有效用于蔷薇科内跨属的种质

资源ꎬ本研究结果也充分证明了 ＳＳＲ 引物在蔷薇科

不同属间通用性很高ꎬ相互间利用可大大节省时间

和节约成本ꎮ
２７ 个 ＳＳＲ 位点检测到 ４８１ 个等位基因(Ｎａ)和

２００ ９１ 个有效等位基因(Ｎｅ)ꎮ １２ 个群体平均有效等

位基因数(Ｎｅ)、期望杂合度(Ｈｅ)和 Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 多样性

指数(Ｉ)分别为 ４ １５、０ ７０ 和 １ ５０ꎬ高于李明等[３７] 利

用 ＳＳＲ 对黄土高原山杏研究(Ｎｅ ＝ ３ ８、Ｉ ＝ １ ３３)、何
天明[３] 利用 ＳＳＲ 对新疆野杏研究(Ｈｅ ＝ ０ ２９、 Ｉ ＝
０ ４３)和章秋平等[１９] 利用 ＳＳＲ 对普通杏研究(Ｈｅ ＝
０ ６７、Ｉ ＝１ ４４)的结果ꎬ与其他资源相比ꎬ陈娇等[３８]利

用 ＳＳＲ 对我国长梗樱桃(Ａｍｙｇｄａｌｕｓ Ｐｅｄｕｎｃｕｌａｔａ Ｐａｌｌ. )
研究(Ｈｅ ＝０ ６９、Ｉ ＝ １ ５２)、王滑等[３９] 利用 ＳＳＲ 对核

桃(Ｊｕｇｌａｎｓ ｒｅｇｉａ Ｌ. )研究(Ｎｅ ＝ ２ ８１、Ｈｅ ＝ ０ ６１)结果

仍低于本研究ꎮ 通过对比发现我国野生杏资源具有

丰富的遗传多样性ꎬ改良潜力巨大ꎬ其中内蒙古西伯

利亚杏遗传多样性最丰富ꎬ新疆野生普通杏次之ꎬ而
栽培杏中仁用杏遗传多样性相对较低ꎬ这与 Ｚ Ｗａｎｇ
等[４０]利用 ＳＳＲ 研究我国西伯利亚杏得出的内蒙古西

伯利亚杏遗传多样丰富和何天明[３] 研究认为伊犁河

谷的野杏具有较高的遗传多样性等结果一致ꎮ 仁用

杏资源遗传基础狭窄、群体变异幅度小[１９]ꎬ本研究结

果也证明我国仁用杏种质资源遗传多样性较低ꎮ 综

上可知我国杏资源遗传多样性丰富ꎬ这可能与我国杏

资源分布广泛、适应性强、自交不亲和以及虫媒花等

生物学特征相关ꎬ另外ꎬ人为选择及野生动物取食等

因素为我国杏资源快速扩散并进行远距离基因交流

创造了有利条件ꎬ使表现出丰富的遗传多样性ꎮ
３ ２　 种质资源亲缘关系

通过遗传距离(Ｄ)和遗传相似度( Ｉ)可知ꎬ西伯

利亚杏与栽培杏遗传距离较大ꎬ遗传相似度较小ꎻ而
野生普通杏和栽培杏遗传距离较小ꎬ遗传相似度较

大ꎻ仁用杏与栽培普通杏遗传距离较近ꎬ这与利用

ＳＳＲ、ＩＳＳＲ、ＡＦＬＰ 对 ３０ 份仁用杏及杏属主要种进行

分析认为仁用杏与普通杏亲缘关系较近的观点一

致[４１]ꎬ一定程度上支持仁用杏是普通杏一个变种的

说法[４２]ꎮ ＵＰＧＭＡ 聚类可知ꎬ新疆野生普通杏与栽

培杏亲缘关系较近ꎬ推测新疆野生普通杏是栽培杏

原始种ꎬ这一结果与新疆野杏是世界栽培杏的起源

种群[３]结果一致ꎮ
３ ３　 群体遗传结构与分化

利用 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ 软件分析野生杏和栽培杏的遗传

结构ꎬ１５９ 份杏材料最佳分组类群数为 ５(图 ４)ꎬ分
别为西伯利亚杏 ２ 个亚群ꎬ仁用杏单独为一亚群ꎬ野
生普通杏分为 ２ 个亚群ꎬ其中新疆土尔根和野果林

群体与栽培普通杏聚为一个亚群ꎬ具有类似的遗传

结构ꎬ这与刘娟等[４３]研究认为的新疆野杏与栽培杏

具有相似的遗传结构吻合ꎮ 遗传结构划分与传统形

态指标划分有一定相关性ꎬ如类群 １(绿色基因池)
是新疆裕民野生普通杏群体ꎬ这些种质树体高大ꎬ果
实较小且果肉较薄ꎬ口味酸涩ꎻ类群 ２(红色基因池)
包括新疆土尔根和野果林野生普通杏群体及栽培普

通杏群体ꎬ这些种质果实和叶片较大ꎬ果肉口味香

甜ꎻ类群 ３(黄色基因池)包括内蒙古克什克腾和凉

城 ２ 个西伯利亚杏群体ꎬ这些种质树体分枝较少ꎬ叶
片较大ꎻ类群 ４(蓝色基因池)包括内蒙古科左后旗、
扎鲁特、科右中旗、察尔森和扎赉特等 ５ 个西伯利亚

杏群体ꎬ这些种质树体矮小ꎬ呈典型的灌木形状ꎬ树
干低矮且附有粗长刺ꎻ类群 ５(玫瑰红色基因池)是
仁用杏群体ꎬ这些种质果肉薄ꎬ核仁香甜且较大ꎮ 遗

传结构分析中普通杏和西伯利亚杏都有不同的亚类

出现ꎬ唯独仁用杏只有一个亚类ꎬ表明普通杏和西伯

利亚杏种质遗传多样性高ꎬ遗传结构复杂ꎻ而仁用杏

相比于西伯利亚杏和普通杏具有明显特异性ꎬ变异

类型较少ꎬ遗传组分较单一ꎮ 目前ꎬ杏分类系统常将

仁用杏归为普通杏的范畴[１]ꎬ但近年来也有研究认

为仁用杏是普通杏与西伯利亚杏的天然杂交种[４４]ꎬ
通过上述结论认为ꎬ仁用杏遗传结构较单一ꎬ不同于

普通杏和西伯利亚杏ꎬ推测仁用杏属于杏属植物中

的一个新种ꎬ需要进一步深入研究及试验验证ꎮ 西

伯利亚杏和普通杏相比仁用杏具有较多的特异等位

基因ꎬ这与章秋平等[１９]得到的仁用杏比普通杏占有

较多的特有等位基因相反ꎬ这可能由于所用 ＳＳＲ 位

点的不同造成ꎻ西伯利亚杏具有较多的特异等位基

因ꎬ推测与自然选择和环境因素有关ꎬ使野生资源产

生了较多的自我保护变异ꎬ而栽培普通杏在人工选

择ꎬ长时间驯化中产生了一系列特异遗传变异ꎮ

４　 结论

通过有效等位基因数(Ｎｅ)、期望杂合度(Ｈｅ)、
Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 多样性指数( Ｉ)可知我国杏种质资源具有

丰富的遗传多样性ꎬ其中西伯利亚杏遗传变异最为

丰富ꎬ普通杏次之ꎬ仁用杏遗传多样性最低ꎮ 普通杏

和西伯利亚杏具有较多特有的等位变异ꎮ 仁用杏资

源遗传背景狭窄ꎬ且具有较单一的遗传结构ꎮ 西伯

利亚杏与普通杏和仁用杏遗传距离较大ꎬ亲缘关系

８０２
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较远ꎻ野生普通杏与栽培杏亲缘关系较近ꎮ 本文可

为杏资源合理保护与利用、新品种选育以及优质资

源发掘等方面提供有效参考及科学依据ꎮ
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