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　 　 摘要：ＤＮＡ 指纹图谱对新品种选育、种质资源保存和管理具有重要的意义。 然而，利用 ＳＳＲ 标记构建红麻 ＤＮＡ 指纹图

谱的研究仍十分有限。 在本研究中，利用课题组开发并筛选出的 １３１ 对 ＳＳＲ 引物，分析不同来源的 ９６ 份红麻种质资源，包
括红麻品种审定的区试对照品种福红 ９５２。 结果表明，１３１ 对引物共扩增出 ３７５ 条带，平均每对引物扩增出 ２ ６ 条带。 以遗

传相似系数 ０ ６１４ 为切割线时，可以分为 ２ 个类群，５２ 个为类群 Ｐ１，４４ 个为类群 Ｐ２；以遗传相似系数 ０ ７１０ 做切割线，可分

为 ５ 个亚群。 利用这 １３１ 对引物标记所得的数据成功绘制了一份 ８５ 个品种独特的指纹图谱，其中福红 ９５２ 可被

ＨｃＥＭＳ２３８ 引物特异识别。 其他 １１ 份因存在遗传相似性高的现象，未被识别。 上述结果为红麻品种的真实性鉴定及遗传

多样性分析提供依据。
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红麻 （Ｈｉｂｉｓｃｕｓ ｃａｎｎａｂｉｎｕｓ Ｌ． ） 为锦葵科 （Ｍａｌ⁃
ｖａｃｅａｅ）木槿属（Ｈｉｂｉｓｃｕｓ Ｌ． ）一年生草本韧皮纤维植

物，是我国重要的天然纤维作物之一，具有耐旱、耐盐

碱、抗逆性强、根系发达、生长速度快、生物产量高、易
栽培等特点［１⁃３］。 红麻主要是作为麻纺工业和造纸的

原料，近年来在建材、可降解性塑料、吸污、饲料、麻油

和药用等领域都有广泛的应用［４⁃５］。 尤其是近 １０ 年

来在地膜方面的技术进步，使红麻成为了代替塑料膜

的良好原料之一［５］，引起各国政府的极大重视。
１９９９ 年《国际植物新品种保护法》颁布实施，要

求加强保护植物新品种知识产权。 福建农林大学于

１９９３ 年育成的福红 ９５２，丰产性好，适应性广，于
２００２ 年被列为国家重点推广品种［６］；２００４ 年选育的

金光 １ 号，有茎秆光滑无刺等优良特性［７］；２００９ 年

通过鉴定的福红航 ９９２ 和福红航 ９５２ 等光钝感红麻

品种大大改善了我国在红麻生产上出现的早花结果

减产问题，增加了红麻在低纬度地区的推广范

围［８⁃９］。 这些品种的选育极大提高了红麻种质资源

数量和种质创新水平。 然而，在红麻育种过程中，由
于重复利用优良亲本进行杂交、测交等，导致红麻新

品种亲缘关系相近，遗传基础越来越窄。 随着各国

之间种质资源交换，部分来源相同的红麻在不同

国家或地区可能有不同的名称，这就导致种质资

源的保存和利用出现混乱。 而通过传统的大田试

验形态学鉴定或实验室细胞学鉴定等方法难以做

到准确地鉴定红麻不同品种的基因型差异［１０］ 。 因

此，构建红麻种质资源的指纹图谱是很有必要的。
ＤＮＡ 分子标记可对作物品种的遗传差异进行鉴

定。 在多种分子标记中，微卫星标记又称 ＳＳＲ（简单

重复序列）标记，是 ＤＮＡ 指纹图谱构建和遗传多样性

分析的理想标记之一［１１⁃１５］。 ＤＮＡ 指纹图谱近年来在

水稻、玉米、白菜、甘蔗和绿豆等多种作物中都有运

用。 而红麻的微卫星 ＤＮＡ 标记指纹图谱构建才刚刚

起步。 郑海燕等［１６］利用 ＳＲＡＰ 标记对部分红麻品种

构建了 ＤＮＡ 指纹图谱，汪斌等［１７］ 利用 ＩＳＳＲ 标记分

析了 ８４ 份红麻种质资源，表明红麻部分品种的分子

身份证得以绘制。 然而这些 ＤＮＡ 指纹图谱都是利用

随机多态性引物扩增，尚未利用 ＳＳＲ 标记。 本研究以

课题组开发的 １３１ 对 ＳＳＲ 引物来绘制 ９６ 个红麻品种

ＤＮＡ 指纹图谱，旨在为红麻品种的真实性鉴定及遗

传多样性分析提供依据。

１　 材料与方法

１ １　 供试材料

供试材料为不同来源 ９６ 份红麻种质资源，如
表 １ 所示。 所有材料均来源于福建农林大学麻类遗

传育种与综合利用实验室。 ２０１５ 年 ５ 月种植于福

建农林大学洋中科教基地。

表 １　 供试红麻种质资源的品种名及其原产地

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｕｌｔｉｖａｒ ｎａｍｅｓ ａｎｄ ｏｒｉｇｉｎｓ ｏｆ ｔｅｓｔｅｄ ｋｅｎａｆ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ

序号

Ｎｕｍｂｅｒ
品种名称

Ｃｕｌｔｉｖａｒ ｎａｍｅ
原产地

Ｏｒｉｇｉｎ
来源

Ｓｏｕｒｃｅ
序号

Ｎｕｍｂｅｒ
品种名称

Ｃｕｌｔｉｖａｒ ｎａｍｅ
原产地

Ｏｒｉｇｉｎ
来源

Ｓｏｕｒｃｅ

１ Ｋ４５Ｒ２ 中国福建 品系

２ Ｋ５３ 中国福建 品系

３ Ｋ５７ 德国 德国引进

４ Ｋ７９ 中国福建 品系

５ Ｋ８３ 中国福建 品系

６ Ｋ９６ 中国福建 品系

７ Ｋ９７ 中国福建 品系

８ Ｋ２０２ 中国福建 品系

９ Ｔａｉｈｏｎｇ 泰国 泰国引进

１０ ＫＯ３⁃２ 中国广西 品系

１１ ＣＭＸ⁃５５ 中国福建 品系

１２ ＩＤＮ１４７ 印度尼西亚 印度尼西亚引进

１３ ＩｎｄｉａＳ１ 印度 印度引进

１４ ０９０⁃Ｓ７ 中国福建 品系

１５ 闽红 ３１２ 中国福建 品系

１６ ０９ＴＫ⁃４ 中国福建 品系

１７ 福红 ４ 号 中国福建 湘红 １ 号 × 粤红 １ 号

１８ 福红 ５ 号 中国福建 品系

１９ Ｔ１９ 中国湖南 品系

２０ 福红优 ２ 号⁃１ 中国福建 福红 ９５２Ａ × 福红 Ｒ⁃１

２１ 福红优 ５ 号⁃１ 中国福建 品系

２２ Ｋ５０ 中国福建 品系

２３ 杂红 ９９２⁃１ 中国湖南 品系

２４ 浙红 １４２⁃２０ 中国浙江 品系

２５ Ｒ２ 中国湖南 品系

２６ ０９Ｃ⁃５ 中国福建 品系

２７ 福红优 ９５２⁃１ 中国福建 品系

２８ ＺＨ⁃０１ 中国浙江 品系

２９ Ｔａｉｈｏｎｇ⁃１ 泰国 泰国引进

３０ 福红 ９９２ 中国福建 （福红 ９５１ × 福红 ９５２） ×
福红 ９５２

８８



　 １ 期 万雪贝等：红麻微卫星 ＤＮＡ 标记指纹图谱的构建

表 １（续）

序号

Ｎｕｍｂｅｒ
品种名称

Ｃｕｌｔｉｖａｒ ｎａｍｅ
原产地

Ｏｒｉｇｉｎ
来源

Ｓｏｕｒｃｅ
序号

Ｎｕｍｂｅｒ
品种名称

Ｃｕｌｔｉｖａｒ ｎａｍｅ
原产地

Ｏｒｉｇｉｎ
来源

Ｓｏｕｒｃｅ

３１ 福红 ９５２ 中国福建 非洲裂叶与粤红 １ 号

３２ 福红优 ２ 号⁃２ 中国福建 福红 ９５２ × 福红 Ｒ⁃１

３３ 福红 １５ 号⁃１ 中国福建 福红 ２ 号 × 福红 ９５２

３４ Ｈａｓｔｅｒｆｉｂｅｙ⁃２ 中国福建 品系

３５ Ｈａｓｔｅｒｆｉｂｅｙ⁃１ 中国福建 品系

３６ ＸＫ⁃９Ｋ２ 中国福建 品系

３７ ０⁃０ 中国福建 品系

３８ ４９ＣＭＸ⁃Ｓ４ 中国福建 品系

３９ ＢＧ５２⁃１３５ 马里 马里引进

４０ ＩＤ８５ 印度尼西亚 印度尼西亚引进

４１ 阿联红麻 埃及 埃及引进

４２ 红麻 Ｙ⁃２４ 中国福建 品系

４３ ７２２⁃３ 中国湖南 由非洲裂叶选育

４４ ＫＳ００６ 中国福建 品系

４５ ＫＳ０２８ 中国福建 品系

４６ ＫＳ０２９ 中国福建 品系

４７ ＫＳ１５１ 中国福建 品系

４８ ＫＳ１５９ 中国福建 品系

４９ ＫＳ１８２ 中国福建 品系

５０ ＫＳ２６２ 中国福建 品系

５１ ＫＳ４５０ 中国福建 品系

５２ ＫＳ４４７ 中国福建 品系

５３ ＮＡ１２６ 尼日利亚 尼日利亚引进

５４ Ｅｃｅｒｇｌａｄｅｓ４１ 美国佛罗里达 美国引进

５５ ＫＳ１４１ 中国福建 品系

５６ ＫＳ１４２ 中国福建 品系

５７ ＫＳ１４９ 中国福建 品系

５８ ＫＳ２０６ 中国福建 品系

５９ ＫＳ４３８ 中国福建 品系

６０ ＫＳ２８４ 中国福建 品系

６１ Ｓ８３２⁃１ 中国福建 品系

６２ ＬＤＦ１⁃１ 中国福建 品系

６３ ＫＳ４１２ 中国福建 品系

６４ ＫＳ３２６ 中国福建 品系

６５ ＫＳ３５６ 中国福建 品系

６６ ＫＳ２５０ 中国福建 品系

６７ ＫＳ３６１ 中国福建 品系

６８ ＫＳ３６０ 中国福建 品系

６９ ＫＳ３３２ 中国福建 品系

７０ ＫＳ２０１ 中国福建 品系

７１ Ｄｇ１５⁃９７ 中国福建 品系

７２ ＫＳ３７７ 中国福建 品系

７３ ＫＳ３５０ 中国福建 品系

７４ ＫＳ２２５ 中国福建 品系

７５ ＫＳ１５０ 中国福建 品系

７６ ＫＳ２８０ 中国福建 品系

７７ ＫＳ３７５ 中国福建 品系

７８ ＫＳ３７６ 中国福建 品系

７９ ＫＳ３７８ 中国福建 品系

８０ ＫＳ３７９ 中国福建 品系

８１ Ｚａｎｙｉｎ Ｎｏ． １ 赞比亚 赞比亚引进

８２ Ｚａｎｙｉｎ Ｎｏ １⁃１ 赞比亚 由 Ｚａｎｙｉｎ Ｎｏ １ 选育

８３ 金山无刺⁃１ 中国福建 品系

８４ 金山无刺⁃２ 中国福建 品系

８５ 福红航 ２Ａ 中国福建 福红 ２ 号航天育种选育

８６ Ｈ５Ｚ 中国福建 品系

８７ ９５２ＦＨ７ 中国福建 品系

８８ Ｐ６ＫＳ１ 中国福建 品系

８９ Ｐ６ＭＨ３１２ 中国福建 品系

９０ Ｈ２ＡＺＢＹ 中国福建 品系

９１ Ｐｉｎ６ 中国福建 品系

９２ ＨＡ３７ 中国福建 品系

９３ ＨＡ２９ 中国福建 品系

９４ ＨＢ１２ＬＤＦ 中国福建 品系

９５ ＬＤＦ１ 中国福建 品系

９６ ＬＤＦ２ 中国福建 品系

１ ２　 红麻基因组 ＤＮＡ 的提取

采用改良的 ＣＴＡＢ 法提取红麻 ９６ 个品种的基因

组 ＤＮＡ［１８］。 用 ｅｐｐｅｎｄｒｏｆ 生物分光光度计测定所提取

ＤＮＡ 的浓度和纯度。 当 ＤＮＡ 浓度和纯度都符合要求

（ＯＤ ２６０ ／ ＯＤ ２８０ 在 １． ８ ～２． ０ 之间）后，将所有 ＤＮＡ 浓

度用 ＴＥ 溶液稀释至 ５０ ｎｇ ／ μＬ，用 １％浓度琼脂糖凝胶

电泳检测后，于 －２０ ℃保存，用于 ＰＣＲ 扩增。
１ ３　 ＳＳＲ 引物筛选

课题组前期利用转录组测序数据，开发 １１０８３
对 ＨｃＥＭＳ 编 号 的 ＳＳＲ （ 编 号 为 ＨｃＥＭＳ００１ ～
ＨｃＥＭＳ１１０８３） ［１９］ 和 ９４ 对 ＨｃＥＳ 编号的 ＳＳＲ 引物

（编号分别为 ＨｃＥＳ０００１ ～ ＨｃＥＳ００９４） ［２０］。 利用形
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态差异大的 １２ 份红麻品种 （系），在 ９２９ 对引物

（ＨｃＥＭＳ００１ ～ ＨｃＥＭＳ８３５，ＨｃＥＳ０００１ ～ ＨｃＥＳ００９４）
中，筛选多态性高、条带清晰的引物用于红麻指纹图

谱研究，最终挑选出 １３１ 对 ＳＳＲ 引物，如表 ２ 所示。
１ ４　 ＰＣＲ 扩增与 ＰＡＧＥ 电泳检测

ＰＣＲ 体系为 １０ μＬ：２ ０ μＬ ＤＮＡ 溶液（５０ ｎｇ ／
Ｌ），０ ５ μＬ 引物（Ｆｏｒｗａｒｄ ＋ Ｒｅｖｅｒｓｅ），３ ７５ μＬ ２ × Ｔａｑ
Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ（厦门泰京生物技术有限公司），３ ７５ μＬ
ｄｄＨ２Ｏ，另外加 １０ ０ μＬ 液体石蜡覆盖，离心后混匀。

ＰＣＲ 程序为 ９５ ℃预变性 ３ ｍｉｎ；９５ ℃变性 ３０ ｓ，
６０ ℃退火 ３０ ｓ（每个循环退火温度降低 ０． ５ ℃），
７２ ℃延伸 ４５ ｓ，共 １０ 个循环；９５ ℃ ３０ ｓ，５５ ℃ ４５ ｓ，
７２ ℃ ４５ ｓ，共 ３５ 个循环；７２ ℃ １０ ｍｉｎ，４ ℃保存。

ＰＣＲ 扩增程序结束后，每管加 ８ μＬ ６ × Ｌｏａｄｉｎｇ
Ｂｕｆｆｅｒ 上样缓冲液，离心 １５ ｓ。 然后用 ９％的聚丙烯

酰胺凝胶（ＰＡＧＥ）电泳检测，每管取 ８ μＬ 产物点样至

泳道，电泳时保持平均每板电压 ２００ Ｖ，电流 １００ ｍＡ，
功率在 １６ ～２０ Ｗ 之间。 电泳时间视情况而定，一般

在 ７５ ～１２０ ｍｉｎ 之间，然后进行银染显影。
１ ５　 读带与统计分析

根据 Ｍａｒｋｅｒ 各片段大小估算扩增片段大小，采
用 ０，１ 读带法，有条带的记 １，没有条带的记 ０。 利

用 ＰｏｗｅｒＭａｒｋｅｒ ３ ５１ 软件计算多态性信息含量

（ＰＩＣ， ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔ ） ［２１］， 利 用

ＮＴｓｙｓ ２ ０ 软件对这 ９６ 份红麻品种（系）进行遗传相

似系数分析， 采用非加权平均数 ＵＰＧＭＡ 方法

（ｕｎｗｅｉｇｈｔ ｐａｉｒ⁃ｇｒｏｕｐ ｍｅｔｈｏｄ ｕｓｉｎｇ ａｒｉｔｈｍｅｔｉｃ ａｖｅｒａ⁃
ｇｅｓ）进行聚类分析［２２］。 利用 ＤＮＡＭＡＮ 分析软件进

行品种指纹图谱分析［２３］。

２　 结果与分析

２ １　 ＳＳＲ 扩增情况的统计分析

用筛选出的 １３１ 对 ＳＳＲ 引物检测 ９６ 份红麻品种

（系）的多态性，共获得 ３７５ 条带（表 ２），大小在８０ ～
１０００ ｂｐ 之间。 每个引物扩出的条带数在 １ ～ ９ 条带

之间，平均每对引物扩增出 ２ ６ 条带。 所有引物的

ＰＩＣ（多态性信息含量）变化在 ０ ０２０６ ～ ０ ９０９４ 之间，
平均为 ０ ５９２０，说明大部分 ＳＳＲ 引物具有较高的多

态性。 以 ＨｃＥＳ０００８ 引物为例，扩增带型清晰，主带明

显，如图 １ 所示，表明筛选的 ＳＳＲ 引物质量好。

表 ２　 本研究所用 ＳＳＲ 引物及其扩增情况

Ｔａｂｌｅ ２　 ＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ａｎｄ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｂａｎｄｓ

序号

Ｎｕｍｂｅｒ
引物

Ｐｒｉｍｅｒ
重复单元

Ｒｅｐｅａｔ ｔｙｐｅ

扩增条带数

Ｎｏ． ｏｆ
ａｍｐｌｉｆｉｅｄ
ｂａｎｄｓ

序号

Ｎｕｍｂｅｒ
引物

Ｐｒｉｍｅｒ
重复单元

Ｒｅｐｅａｔ ｔｙｐｅ

扩增条带数

Ｎｏ． ｏｆ
ａｍｐｌｉｆｉｅｄ
ｂａｎｄｓ

１ ＨｃＥＭＳ００４ （Ａ）１０（Ａ）１０ ２

２ ＨｃＥＭＳ０１０ （Ｔ）１０ １

３ ＨｃＥＭＳ０１４ （ＴＧＴＧＧ）５ ２

４ ＨｃＥＭＳ０２２ （Ｃ）１１（ＴＣＴ）５ ５

５ ＨｃＥＭＳ０２３ （ＴＴＴＣ）５ ５

６ ＨｃＥＭＳ０２５ （ＴＣＴ）５（Ｔ）１１ ４

７ ＨｃＥＭＳ０２７ （ＡＡＧＡ）５ ２

８ ＨｃＥＭＳ０６４ （Ａ）１０（Ａ）１０ ３

９ ＨｃＥＭＳ０７０ （Ａ）１０（ＧＴＴ）５ １

１０ ＨｃＥＭＳ１２３ （ＧＴＡ）７ １

１１ ＨｃＥＭＳ１２５ （ＣＡＡ）５（Ａ）１３∗ １

１２ ＨｃＥＭＳ１３３ （ＡＴＡ）７ １

１３ ＨｃＥＭＳ１４０ （ＧＧＴＴ）５ ２

１４ ＨｃＥＭＳ１６１ （ＴＣＴＴ）５ １

１５ ＨｃＥＭＳ１６５ （ＡＣ）１０ １

１６ ＨｃＥＭＳ１７２ （Ａ）１３（Ｔ）１０ ３

１７ ＨｃＥＭＳ１７４ （ＴＣ）１０ ５

１８ ＨｃＥＭＳ１７７ （ＧＡＡ）５（ＴＣ）９ ４

１９ ＨｃＥＭＳ１７８ （ＣＴＴ）５（ＣＧＧ）５ １

２０ ＨｃＥＭＳ１８３ （ＡＣＣＧ）６ ３

２１ ＨｃＥＭＳ１８７ （ＡＧＣＣＣＴ）９ ３

２２ ＨｃＥＭＳ１９７ （Ａ）１２（Ｔ）１１ ３

２３ ＨｃＥＭＳ２００ （ＡＴＡＡ）６ ５

２４ ＨｃＥＭＳ２０１ （ＧＣＡ）７ ３

２５ ＨｃＥＭＳ２０８ （Ｔ）１０（Ａ）１０ １

２６ ＨｃＥＭＳ２０９ （Ｇ）１５（Ａ）１０ ２

２７ ＨｃＥＭＳ２１３ （ＡＴ）１０ ２

２８ ＨｃＥＭＳ２１９ （Ａ）１２（Ａ）１３ ２

２９ ＨｃＥＭＳ２３１ （ＧＣＣ）５（ＣＴＧ）５ １

３０ ＨｃＥＭＳ２３８ （Ａ）１１（Ｔ）１１ １

３１ ＨｃＥＭＳ２５９ （ＴＴＣＴ）５ ３

３２ ＨｃＥＭＳ２６５ （Ｃ）１０（ＡＴＴ）７ ４

３３ ＨｃＥＭＳ２７４ （ＧＡＡ）５（Ｔ）１０ １

３４ ＨｃＥＭＳ２７７ （Ａ）１１（Ａ）１０ １
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表 ２（续）

序号

Ｎｕｍｂｅｒ
引物

Ｐｒｉｍｅｒ
重复单元

Ｒｅｐｅａｔ ｔｙｐｅ

扩增条带数

Ｎｏ． ｏｆ
ａｍｐｌｉｆｉｅｄ
ｂａｎｄｓ

序号

Ｎｕｍｂｅｒ
引物

Ｐｒｉｍｅｒ
重复单元

Ｒｅｐｅａｔ ｔｙｐｅ

扩增条带数

Ｎｏ． ｏｆ
ａｍｐｌｉｆｉｅｄ
ｂａｎｄｓ

３５ ＨｃＥＭＳ３０６ （ＧＧＡＡＧ）５ １

３６ ＨｃＥＭＳ３２９ （Ａ）１２ｇ（Ａ）１０ １

３７ ＨｃＥＭＳ３３７ （ＡＴ）１０（ＴＣ）６ ３

３８ ＨｃＥＭＳ３４２ （ＴＣＴＧ）５ １

３９ ＨｃＥＭＳ３４３ （ＧＣＴ）７ ２

４０ ＨｃＥＭＳ３９４ （Ｔ）１０（Ｔ）１６ ４

４１ ＨｃＥＭＳ３９６ （ＣＧＣ）７ １

４２ ＨｃＥＭＳ４０３ （Ａ）１２（Ａ）１２ １

４３ ＨｃＥＭＳ４０７ （ＴＴＧＡ）５ １

４４ ＨｃＥＭＳ４０８ （ＧＧＴ）５（Ｔ）１１ ３

４５ ＨｃＥＭＳ４０９ （ＧＴ）１０ ２

４６ ＨｃＥＭＳ４１０ （ＴＴＴＣ）５ ２

４７ ＨｃＥＭＳ４１２ （ＡＡＴＣＣ）５ １

４８ ＨｃＥＳ０００１ （ＣＡＧ）５ １

４９ ＨｃＥＳ０００３ （ＣＧＡ）５ １

５０ ＨｃＥＳ０００４ （ＣＴＴ）５ １

５１ ＨｃＥＳ０００５ （ＧＡＧ）５ ２

５２ ＨｃＥＳ０００６ （ＡＴ）６ １

５３ ＨｃＥＳ０００７ （ＧＡ）１０ ４

５４ ＨｃＥＳ０００８ （ＧＧＡ）６ ２

５５ ＨｃＥＳ０００９ （ＧＡＡ）５ １

５６ ＨｃＥＳ００１０ （ＧＡ）１０ ４

５７ ＨｃＥＳ００１１ （ＴＴＧ）７ ３

５８ ＨｃＥＳ００１２ （ＡＴ）１０ ５

５９ ＨｃＥＳ００１３ （ＴＧＣ）５ ７

６０ ＨｃＥＳ００１４ （ＴＣ）７ ４

６１ ＨｃＥＳ００１５ （ＣＴＴ）６ ６

６２ ＨｃＥＳ００１６ （ＧＡＡ）５ ３

６３ ＨｃＥＳ００１７ （ＡＴ）７ ２

６４ ＨｃＥＳ００１９ （ＣＡＡ）７ １

６５ ＨｃＥＳ００２０ （ＴＡ）８ ６

６６ ＨｃＥＳ００２１ （ＴＣＣ）６ ４

６７ ＨｃＥＳ００２２ （ＣＴ）６ １

６８ ＨｃＥＳ００２３ （ＴＴＧ）６ ３

６９ ＨｃＥＳ００２４ （ＡＧＣ）６ ２

７０ ＨｃＥＳ００２５ （ＣＡＧ）５ ２

７１ ＨｃＥＳ００２６ （ＧＡＧ）５ １

７２ ＨｃＥＳ００２７ （ＡＧ）６ ３

７３ ＨｃＥＳ００２８ （ＧＡＡ）５ ３

７４ ＨｃＥＳ００２９ （ＡＣＣ）５ ４

７５ ＨｃＥＳ００３０ （ＧＧＴ）５ ３

７６ ＨｃＥＳ００３１ （ＣＡＡ）５ ４

７７ ＨｃＥＳ００３２ （ＧＡＡ）５ ２

７８ ＨｃＥＳ００３３ （ＧＡＣ）５ １

７９ ＨｃＥＳ００３４ （ＧＣＡ）５ ８

８０ ＨｃＥＳ００３５ （ＡＴＧ）５ １

８１ ＨｃＥＳ００３６ （ＡＣＡ）５ １

８２ ＨｃＥＳ００３７ （ＡＴ）６ ３

８３ ＨｃＥＳ００３８ （ＧＧＧＧＴＴ）６ １

８４ ＨｃＥＳ００３９ （ＴＡ）６ ３

８５ ＨｃＥＳ００４０ （ＡＴＴ）５ １

８６ ＨｃＥＳ００４１ （ＴＧＡ）６ ４

８７ ＨｃＥＳ００４２ （ＡＣ）７ ３

８８ ＨｃＥＳ００４３ （ＧＡ）７ ７

８９ ＨｃＥＳ００４４ （ＣＡＴ）５ ３

９０ ＨｃＥＳ００４５ （ＡＴ）８ ３

９１ ＨｃＥＳ００４６ （ＧＡＣ）５ ３

９２ ＨｃＥＳ００４７ （ＡＴ）６ ３

９３ ＨｃＥＳ００４８ （ＧＡ）６ ４

９４ ＨｃＥＳ００４９ （ＧＡＡ）５ ４

９５ ＨｃＥＳ００５０ （ＡＴ）１３ ２

９６ ＨｃＥＳ００５１ （ＣＡＴ）５ ３

９７ ＨｃＥＳ００５２ （ＴＡ）６ １

９８ ＨｃＥＳ００５４ （ＡＡＧＡ）５ ６

９９ ＨｃＥＳ００５５ （ＴＧ）９ ６

１００ ＨｃＥＳ００５６ （ＡＴＧ）５ ５

１０１ ＨｃＥＳ００５７ （ＧＴＧ，ＧＡＧ）１０ １

１０２ ＨｃＥＳ００５８ （ＡＴ）８ ３

１０３ ＨｃＥＳ００５９ （ＡＡＴ）５ ２

１０４ ＨｃＥＳ００６０ （ＴＴＣ）５ ２

１０５ ＨｃＥＳ００６２ （ＴＧＣ）７ ２

１０６ ＨｃＥＳ００６３ （ＴＧＣ）５ ５

１０７ ＨｃＥＳ００６４ （ＴＧ）６ ３

１０８ ＨｃＥＳ００６６ （ＧＡＴ）５ １

１０９ ＨｃＥＳ００６７ （ＴＣＴ）５ ２

１１０ ＨｃＥＳ００６８ （ＧＧＴ）６ １

１９
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表 ２（续）

序号

Ｎｕｍｂｅｒ
引物

Ｐｒｉｍｅｒ
重复单元

Ｒｅｐｅａｔ ｔｙｐｅ

扩增条带数

Ｎｏ． ｏｆ
ａｍｐｌｉｆｉｅｄ
ｂａｎｄｓ

序号

Ｎｕｍｂｅｒ
引物

Ｐｒｉｍｅｒ
重复单元

Ｒｅｐｅａｔ ｔｙｐｅ

扩增条带数

Ｎｏ． ｏｆ
ａｍｐｌｉｆｉｅｄ
ｂａｎｄｓ

１１１ ＨｃＥＳ００６９ （ＧＴＴ）５ ２

１１２ ＨｃＥＳ００７０ （ＡＡＴ）６ ６

１１３ ＨｃＥＳ００７１ （ＴＡ）６ １

１１４ ＨｃＥＳ００７２ （ＡＡＣＴ）５ ５

１１５ ＨｃＥＳ００７３ （ＴＴＡ）５ ７

１１６ ＨｃＥＳ００７５ （ＡＣ）６ ８

１１７ ＨｃＥＳ００７６ （ＡＡＧ）５ １

１１８ ＨｃＥＳ００７７ （ＣＧＧ）５ ４

１１９ ＨｃＥＳ００７８ （ＧＴＧ，ＴＣＧ）１２ ２

１２０ ＨｃＥＳ００７９ （ＡＴ）９ ９

１２１ ＨｃＥＳ００８０ （ＴＧＣ）５ ３

１２２ ＨｃＥＳ００８２ （ＣＴ）７ １

１２３ ＨｃＥＳ００８３ （ＡＴＣ）６ １

１２４ ＨｃＥＳ００８４ （ＡＴＴ）６ ３

１２５ ＨｃＥＳ００８５ （ＣＴ）７ ６

１２６ ＨｃＥＳ００８６ （ＡＡＴ）５ ４

１２７ ＨｃＥＳ００８７ （ＴＧ）８ ３

１２８ ＨｃＥＳ００８８ （ＧＡＡ）５ ３

１２９ ＨｃＥＳ００９０ （ＴＴＣ）５ ９

１３０ ＨｃＥＳ００９１ （ＴＧＣ）５ ５

１３１ ＨｃＥＳ００９３ （ＡＴ）８ ５

总计 ｔｏｔａｌ ３７５

１：Ｋ４５Ｒ２；２：Ｋ５３；３：Ｋ５７；４：Ｋ７９；５：Ｋ８３；６：Ｋ９６；７：Ｋ２０２；８：ＩｎｄｉａＳ１；
９：福红优 ５ 号 － １；１０：Ｋ５０；１１：浙红 １４２⁃２０；１２：Ｔａｉｈｏｎｇ⁃１；

Ｍ：１００ ｂｐ ＤＮＡ Ｍａｒｋｅｒ
１：Ｋ４５Ｒ２，２：Ｋ５３，３：Ｋ５７，４：Ｋ７９，５：Ｋ８３，６：Ｋ９６，７：Ｋ２０２，８：ＩｎｄｉａＳ１，
９：Ｆｕｈｏｎｇｙｏｕ Ｎｏ． ５⁃１，１０：Ｋ５０，１１：Ｚｈｅｈｏｎｇ１４２⁃２０，１２：Ｔａｉｈｏｎｇ⁃１，

Ｍ：１００ ｂｐ ＤＮＡ Ｍａｒｋｅｒ

图 １　 ＳＳＲ引物ＨｃＥＳ０００８在 １２个红麻品种（系）的扩增结果

Ｆｉｇ １　 Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒ ＨｃＥＳ０００８ ｉｎ
１２ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｏｒ ｌｉｎｅｓ ｏｆ ｋｅｎａｆ

２ ２　 红麻品种的聚类分析

利用 ＳＳＲ 标记对供试红麻 ９６ 份品种（系）进行
聚类分析（图 ２）。 遗传相似系数最大的为 ０ ９５２
（福红 ９５２ 和福红优 ２ 号 － ２），最小的为 ０ ３０２（Ｋ５３
和 ＬＤＦ２），平均为 ０ ６８６，表明大部分品种具有较大
的遗传差异。 以遗传相似系数 ０ ６１４ 为阈值，可以
将 ９６ 份红麻品种（系）分为 ２ 个类群 Ｐ１ 和 Ｐ２。 以
遗传相似系数 ０ ７１０ 为阈值，可以将这 ９６ 分红麻品
种（系）分为 ５ 个亚群（Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ、Ⅳ、Ⅴ）。 其中 Ｐ１
类群分为 ２ 个亚群（Ⅰ、Ⅱ），Ⅰ亚群中包含 Ｋ４５Ｒ２、

Ｋ８３ 和福红 １５ 号等 ８ 个品种，亚群Ⅱ包含福红 ９５２、
福红优 ２ 号⁃２、ＬＤＦ２ 和 Ｚａｎｙｉｎ Ｎｏ １⁃１ 等 ４４ 个品

种。 福红 ９５２ 和福红优 ２ 号⁃２ 遗传相似系数较近，
可能是福红优 ２ 号是由福红 ９５２ 与福红 Ｒ⁃１ 杂交通

过连续单株选择而选育成的品系。 Ｐ２ 类群分为 ３
个亚群（Ⅲ、Ⅳ、Ⅴ），亚群Ⅲ包含 Ｋ５３、ＩＤ８５ 和 Ｚａｎｙ⁃
ｉｎ Ｎｏ １ 等 １４ 个品种，亚群Ⅴ包含 Ｋ９７、福红航 ２Ａ
和 Ｔ１９ 等 ２８ 个品种。 值得注意的是，其中亚群Ⅳ仅

有福红优 ５ 号⁃１ 和 ＺＨ⁃０１ 这 ２ 个品种，说明这 ２ 个

亚群与其他亚群遗传差异较大。
２ ３　 ９６ 份红麻品种遗传相似性分析

利用 Ｎｔｓｙｓ＿２ 软件分析 ９６ 份供试红麻种质资源

的遗传相似系数，如表 ３ 所示。 从整个红麻群体的

群体结构分析中，９６ 份供试红麻品种（系）总共可以

组成 ４５６０ 种组合，其遗传相似系数的变化范围在

０ ３０２ ～ ０ ９５２ 之 间， 遗 传 相 似 系 数 的 总 和 为

３１２６ ３１７，平均值为 ０ ６８６，说明了供试的 ９６ 份红麻

种质资源表现出了丰富的遗传多样性。
从 Ｐ１ 类群进行群体结构分析可以得出，其遗传

相似系数的平均值为 ０ ７７４，总和为 １０２５ ６９０，变化

范围为 ０ ５００ ～ ０ ９５２。 亚群Ⅰ和Ⅱ的遗传相似系

数的平均值分别为 ０ ８２４ 和 ０ ７９９，其变化范围则

分别为 ０ ７１４ ～ ０ ９２１ 和 ０ ５９５ ～ ０ ９５２，能够说明各

个亚类群之内各品种之间的遗传差异较小。 两个亚

群的遗传相似系数的平均值均大于 Ｐ１ 类群的遗传

相似系数的平均值，且从变化范围可以看出两个亚

群Ⅰ和Ⅱ的最小的遗传相似系数 ０ ７１４ 和 ０ ５９５ 都

大于 Ｐ１ 类群最小的遗传相似系数的 ０ ５００，说明 Ｐ１
类群的两个亚群的分类是真实可信的。

２９
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图 ２　 ９６ 份红麻品种（系）的 ＵＰＧＭＡ 聚类图

Ｆｉｇ ２　 Ｔｈｅ ＵＰＧＭＡ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ９６ ｋｅｎａｆ ａｃｃｅｓｓｏｉｎｓ

表 ３　 ９６ 份红麻品种（系）的遗传相似系数

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｏｆ ９６ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｏｒ ｌｉｎｅｓ ｏｆ ｋｅｎａｆ

项目

Ｉｔｅｍｓ
合计

Ｔｏｔａｌ

Ｐ１ Ｐ２

合计 Ｔｏｔａｌ Ⅰ Ⅱ 合计 Ｔｏｔａｌ Ⅲ Ⅳ Ⅴ

样本量 Ｓａｍｐｌｅ ｓｉｚｅ ９６ ５２ ８ ４４ ４４ １４ ２ ２８

平均值 Ｍｅａｎ ０ ６８６ ０ ７７４ ０ ８２４ ０ ７９９ ０ ７５２ ０ ８０１ ０ ８４１ ０ ７９５

范围 Ｒａｎｇｅ ０ ３０２ ～０ ９５２ ０ ５００ ～ ０ ９５２ ０ ７１４ ～ ０ ９２１ ０ ５９５ ～ ０ ９５２ ０ ５４８ ～ ０ ９２１ ０ ６９８ ～ ０ ８８９ ０ ８４１ ～ ０ ８４１ ０ ６８３ ～ ０ ９２１

变异系数（％ ）ＣＶ １８ ０８ ９ ８８ ５ ７３ ８ ００ ８ ６８ ６ １３ ０ ００ ５ ４３

而 Ｐ２ 类群的遗传相似系数的平均值为 ０ ７５２，
总和为 ７１１ ８３３，变化范围为 ０ ５４８ ～ ０ ９２１，Ｐ２ 类

群的 ３ 个亚群Ⅲ、Ⅳ和Ⅴ的遗传相似系数平均值分

别为 ０ ８０１、０ ８４１ 和 ０ ７９５，变化范围为 ０ ６９８ ～
０ ８８９、０ ８４１ ～ ０ ８４１ 和 ０ ６８３ ～ ０ ９２１，说明 Ｐ２ 类

群和 Ｐ２ 的 ３ 个亚群Ⅲ、Ⅳ和Ⅴ的分类是可靠的。

所有品种之间的遗传相似系数 最 低 值 为

０ ３０１６，分别为 Ｔａｉｈｏｎｇ⁃与印度 Ｉｎｄｉａ Ｓ１， ｋ５３ 与

ＬＤＦ２，Ｔａｉｈｏｎｇ⁃与 ＬＤＦ２，７２２ － ３ 与 ＬＤＦ２，他们之间

的遗传相似性相差较大，能够作为杂交育种的候选

亲本。 结合农艺性状的表现，可以选取不同类群的

品种作为杂种优势利用的候选亲本。
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２ ４　 红麻品种的 ＤＮＡ 指纹图谱绘制

利用 ＤＮＡ 指纹图谱分析软件分析 １３１ 对 ＳＳＲ 引

物标记结果，绘制 ９６ 份红麻品种（系）的物种指纹图

谱，共可识别出 ８５ 个品种（图 ３）。 以 ＨｃＥＳ００２０ 引物

为例，在 ９６ 份红麻品种（系）中电泳扩增出等位基因

数为 ６，其中，白色带型表示该引物在对应品系

Ｋ４５Ｒ２ 能扩增出条带，红色带型表示未能扩增出条

带。 以品系 Ｋ４５Ｒ２ 为例，需 ２ 对引物 ＨｃＥＳ００２０ 和

ＨｃＥＳ００７０ 特异识别，即指纹图谱。 可识别红麻品种

中，福红 ９５２ 可被 ＨｃＥＭＳ２３８ 引物所识别，该品

种为国家品种审定的对照品种；Ｚａｎｙｉｎ Ｎｏ １ 可被

ＨｃＥＳ００１２、ＨｃＥＳ００２１、ＨｃＥＳ００５６、ＨｃＥＳ００９０ 这 ４
对引物识别，该品种是本课题组从赞比亚引进的

１ 份优异种质，具有短柱头、无刺、光周期钝感等

特点。 另有 １１ 个品种（系）仍无法被这些引物识

别，分别为：Ｋ５３、Ｋ５７、福红优 ９５２、福红优 ２ 号⁃
２、４９ＣＭＸ⁃Ｓ４， ＮＡ１２６、 ＫＳ４３８、 ＬＤＦ１、 ＫＳ２８０、 Ｚａ⁃
ｎｙｉｎ Ｎｏ １⁃１、ＬＤＦ１。 对于 １１ 个无法识别的品种

（系） ，可能是与其他供试品种（系） 中存在高度

的遗传相似性，说明供试品种（系）中有同种异名

现象。
在这些引物中，用 １ 对引物即可识别出某一品

种的有 ３６ 个品种（系），需 ２ 对引物识别的有 ２７ 个

品种（系），用 ３ 对引物可识别的有 １５ 个品种（系），
用 ４ 对引物可识别的有 ６ 个品种（系），用 ７ 对引物

可识别的有 １ 个品种（Ｔａｉｈｏｎｇ⁃１）。 在识别性较好

的引物中，可单独识别 ４ 个品种 （系） 的引物有

ＨｃＥＳ００９０ 和 ＨｃＥＭＳ０２２，其中 ＨｃＥＳ００９０ 还可配合

其他引物识别 １７ 个品种（系）；可单独识别 ３ 个品

种（系）的引物有 ＨｃＥＳ００７３、ＨｃＥＭＳ２００、ＨｃＥＭＳ０２３
和 ＨｃＥＭＳ１７４ 共 ４ 个，ＨｃＥＳ００７３ 可配合其他引物识

别 ６ 个品种（系）；可识别 ２ 个品种（系）的引物有

ＨｃＥＳ００１３、 ＨｃＥＳ００１５、 ＨｃＥＳ００４３、 ＨｃＥＳ００７０、
ＨｃＥＳ００７５、 ＨｃＥＳ００７９、 ＨｃＥＭＳ１７７、 ＨｃＥＭＳ３３７ 和

ＨｃＥＭＳ３９４ 共 ９ 个，除 ＨｃＥＭＳ１７７ 和 ＨｃＥＭＳ３３７ 之

外均可配合其他引物识别 ２ ～ ８ 个品种（系）。

图 ３　 ８５ 份红麻品种（系）ＳＳＲ 指纹图谱

Ｆｉｇ ３　 ＳＳＲ ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔ ｏｆ ８５ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｏｒ ｌｉｎｅｓ ｏｆ ｋｅｎａｆ

３　 讨论

近些年来，在红麻遗传育种研究领域中，各类标

记都开始有了应用，如 ＡＦＬＰ、ＳＲＡＰ、ＳＳＲ、ＩＳＳＲ 标记

等［１６⁃１８］。 ＡＦＬＰ 标记稳定性好，少量引物可检测大

量位点，但对基因组纯度要求高，扩增条带过于紧

密；ＳＲＡＰ 标记扩增结果稳定，引物可以自由组合，
但只是对编码区的扩增而不是全基因组；ＳＳＲ 标记

覆盖整个基因组，标记丰富、多态性高、特异性强、重
复性好，近几年在红麻领域得以大量开发，如 Ｌ． Ｗ．

Ｚｈａｎｇ 等［１９］基于红麻转录组测序数据开发了 １１０８３
对 ＳＳＲ 引物；ＩＳＳＲ 基于 ＳＳＲ 开发而来，不需要测序

得到 ＳＳＲ 两侧单拷贝序列，但特异性较差。 其中

ＳＳＲ 以价格相对低廉、多态性高、重复性好等优点成

为研究作物多态性、遗传多样性分析和指纹图谱构

建的首先标记之一。 本研究中，ＳＳＲ 多态性分析显

示，挑选出的 １３１ 对 ＳＳＲ 引物呈现出高多态性和多

等位基因的特性，使 ＳＳＲ 标记在构建红麻 ＤＮＡ 指

纹图谱中成为可能。 前人研究利用 ＳＲＡＰ［１６］、
ＩＳＳＲ［１７］等标记对部分红麻品种构建了 ＤＮＡ 指纹图

４９



　 １ 期 万雪贝等：红麻微卫星 ＤＮＡ 标记指纹图谱的构建

谱，但极少使用 ＳＳＲ 标记构建红麻的 ＤＮＡ 指纹图

谱。 郑海燕等［１６］ 用 ＳＲＡＰ 标记构建图谱，每个品种

所需引物较多；汪斌等［１７］ 利用 ＩＳＳＲ 标记构建的指

纹图谱虽然用引物很少，但引物随机性较强，条带过

多，需要多个品种一起比较才方便确认；相比 ＳＳＲ
标记的优势是很明显的，只需要少量几个引物，每个

引物的条带数少，且利用 ＳＳＲ 标记的丰富性可以选

出覆盖所有基因组的多态性引物，扩大标记数量，具
有区分所有红麻品种的潜力，其用于构建指纹图谱

更加精准，重复性好。
在前人的研究中，以红麻野生种和栽培种等多个

品种的聚类分析表明，野生种与栽培种之间的遗传差

异较大［２３⁃２４］，而栽培品种之间的遗传差异相对较小，
而且这些研究所用红麻品种数目偏少，很难为红麻育

种提供参考。 本研究利用 ＳＳＲ 标记分析现有品种与

新选育的品系的遗传多样性，红麻品种（系）样本量

达到 ９６，可为遗传多样性评估提供了更加丰富的数

据。 聚类分析结果显示，９６ 份红麻品种（系）可分为 ２
个类群 Ｐ１ 和 Ｐ２。 在红麻杂交种利用过程中，可以考

虑将这 ２ 个类群分别向不育系和恢复系两大类推进。
本研究使用 １３１ 对 ＳＳＲ 引物可以区分 ９６ 份红

麻品种（系）中的 ８５ 份，表明 ＳＳＲ 标记在构建红麻

ＤＮＡ 指 纹 图 谱 中 是 可 行 的， 如 ＨｃＥＳ００９０ 和

ＨｃＥＭＳ０２２ 这 ２ 个标记可以分别区分出 ４ 份红麻品

种，表明 ＨｃＥＳ００９０ 和 ＨｃＥＭＳ０２２ 这些 ＳＳＲ 引物对

识别红麻不同品种具有高效性和准确性。 但仍有部

分红麻品种未能识别，这有待于对红麻 ＩｎＤｅｌ、ＳＮＰ
等标记的进一步开发和研究。
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