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苹果属栽培种楸子的遗传多样性与遗传结构分析

高　源，王　昆，王大江，张彩霞，丛佩华，刘立军，李连文，朴继成
（中国农业科学院果树研究所 / 农业部园艺作物种质资源利用重点实验室，辽宁兴城 125100）

摘要：利用荧光 SSR 分子标记，对新收集的苹果属栽培种楸子种质资源进行了遗传多样性和群体结构分析，明确群体

内和群体间的遗传多样性和结构，为苹果属植物种质资源的收集保存和砧木育种亲本选择提供参考。利用荧光 SSR 构建

研究材料的指纹数据，主要利用 GenAlEx 6.501 软件分析遗传多样性，利用 POPULATION 1.2 软件基于 Nei 遗传距离构建

Neighbour-Joining（NJ）树，并利用 STRUCTURE 2.3.4 软件进行群体结构分析。结果表明：19 对 SSR 引物共检测出 390 个

多态性等位变异，平均多态性等位基因数为 20.526，平均有效等位基因数为 9.399，观察杂合度和期望杂合度的平均值分别为

0.706 和 0.868，香农多样性指数为 2.446，高于以往研究的苹果属植物的遗传多样性。基于 Nei 遗传距离的聚类分析，在遗传

距离 0.9167 处 155 份材料可以分成 3 个类群，3 个类群间的遗传距离较近，并没有完全按来源地划分为相应的类群。群体结

构分析将 155 份材料划分成了 2 个稳定的群体，群体结构分组与 NJ 聚类有相似的结果，其中 150 份材料的 Q 值均大于 0.6，
血缘相对单一。
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The Genetic Diversity and Population Structure Analysis of Cultivated 
Species Malus prunifolia（Willd.）Borkh. of Malus Mill.
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LIU Li-jun，LI Lian-wen，PIAO Ji-cheng

（Research Institute of Pomology，Chinese Academy of Agricultural Sciences/Key Laboratory of Biology and Genetic Improvement of 

Horticultural Crops Germplasm Resources Utilization，Ministry of Agriculture，Xingcheng Liaoning 125100）

Abstract：Genetic diversity and population structure analysis was carried out on the newly collected 
cultivated species Malus prunifolia （Willd.） Borkh. using the fluorescent labelled SSR molecular markers.
This work attempted to identify the genetic diversity and population structure，thus providing guidance for 
future germplasm collection and preservation as well as selecting the parental lines in rootstock breeding.The 
genetic diversity index，the Neighbour-Joining evolutionary tree and the population structure were analyzed 
by using GenAlEx 6.501，POPULATION 1.2 and STRUCTURE 2.3.4，respectively.Three-hundred and ninety 
polymorphic alleles were detected by 19 SSR primers，with an average allele number of 20.526 and an average 
effective allele number of 9.399.The average values of heterozygosity and expected heterozygosity were 0.706 
and 0.868，respectively.The Shannon diversity index of Malus prunifolia  （Willd.） Borkh. was 2.446，higher 
than that of other Malus Mill. species.By cluster analysis using the Nei genetic distance（0.9167），the accessions 
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were assigned to three groups.A close genetic diversity among three groups was observed，and the groups divided 
by genetic diversity and the geographical collecting sites were weakly associated.By analyzing the population 
structure，these accessions were divided into two groups.However，the Q value of 150 accessions were higher 
than 0.6，suggesting a relatively single blood relationship.

Key words：Malus Mill.；Malus prunifolia（Willd.） Borkh. ；fluorescent SSR；genetic diversity；population structure

楸 子（Malus prunifolia（Willd.） Borkh.）又 名 柰

子［1］、海红［2］、海棠果［3］，是中国苹果属植物栽培种

之一。楸子作为栽培种，在各地栽培历史悠久，是中

国传统的水果之一，历史上人为分布极广，在我国华

北、西北、东北、华东地区都有栽培［4］。自西洋苹果

引入中国后，已无成园栽培［3］。但是楸子的果实中

含有很多的糖、酸和单宁物质，是果品加工、生产果

汁、果酒、果酱很有价值的原料；其观赏性、抗寒和抗

旱性强，还可被用作观赏树木、园林绿化和砧木。前

人对楸子的研究主要集中在利用形态学和同工酶等

方法研究其分类归属［5-9］，以及其作为砧木利用的优

异性状评价和抗性基因挖掘等方面［4，10-15］，尚未开

展过楸子的遗传多样性研究。遗传多样性分析利于

亲本的选择，也有助于作物的保护和改良［16］。中国

农业科学院果树研究所国家果树种质兴城梨、苹果

圃近十年间陆续开展了中国东北、中国西北、中国华

北、中国西南以及俄罗斯西伯利亚等苹果属植物主

要分布地区的考察和收集［17-18］，根据种质资源表型，

收集到大量表型多样性丰富的楸子及其地方类型，

按照钱关泽［4］遵从的俞德浚先生的处理原则，其地

方类型归并到楸子中，因此共收集到楸子种质 155
份入国家果树种质兴城梨、苹果圃安全保存。SSR 分

子标记因其操作方便、重复性好、多态性好等优点，

已经成为植物和动物中最重要的分子标记［19］。荧

光 SSR 分子标记技术是将 SSR 和荧光标记技术相

结合，高度智能化，实现数据快速收集，工作效率高，

避免人工读数造成误差，数据准确，适合大样本量鉴 
定［20］，已经广泛应用到遗传多样性等研究中［21-24］。

本研究采用荧光 SSR 分子标记技术对新收集楸子

种质资源的遗传多样性和群体遗传结构进行了分

析，明确不同地域楸子的遗传多样性水平和遗传变

异，以期为今后更加合理地收集和保存楸子种质资

源提供参考，为苹果砧木等育种亲本的选择提供理

论依据。

1　材料与方法

1.1　材料

楸子的地方类型归并到楸子中，155 份楸子种

质中有 150 份取自中国农业科学院果树研究所国家

果树种质兴城梨、苹果圃（中国辽宁兴城），均来自

于近十年间的野外考察收集并在圃内繁殖的种质资

源，待鉴定评价后给予全国统一编号；还有 5 份取

自国家果树种质公主岭寒地果树圃（中国吉林公主

岭）。155 份楸子资源包括中国东北：黑龙江 5 份、

吉林 5 份、辽宁 5 份；中国华北：河北 21 份、内蒙古

1 份、山西 9 份；中国西北：甘肃 4 份、陕西 1 份、新

疆 3 份；俄 罗 斯 101 份（表 1）。 于 2016 年 春 季 采

集嫩叶，并于 2016-2017 年完成试验。

表 1　155 份楸子材料
Table 1　155 accessions of Malus prunifolia（Willd.）Borkh.

编号

No.
种质名称

Name
来源地

Origin
编号

No.
种质名称

Name
来源地

Origin
编号

No.
种质名称

Name
来源地

Origin

1 牡丹江海棠 中国黑龙江牡丹江 11 三道沟海棠 2 号 中国辽宁葫芦岛 21 宽城海棠 2 号 中国河北宽城县

2 伊春小果海棠 中国黑龙江伊春 12 三道沟海棠 3 号 中国辽宁葫芦岛 22 承德楸子 2 号 中国河北承德县

3 伊春大果海棠 中国黑龙江伊春 13 熊岳海棠 1 号 中国辽宁熊岳 23 承德楸子 3 号 中国河北承德县

4 南岔大楸子 中国黑龙江伊春 14 三道沟海棠 1 号 中国辽宁葫芦岛 24 白洋淀紫苹果 中国河北安新县

5 日新海棠 中国黑龙江日新村 15 熊岳海棠 2 号 中国辽宁熊岳 25 青县海棠 1 号 中国河北青县

6 四楞海棠 中国吉林公主岭 16 承德楸子 1 号 中国河北承德县 26 博野海棠 1 号 中国河北博野县

7 六密海棠 中国吉林公主岭 17 卢龙海棠 中国河北卢龙县 27 青县海棠 3 号 中国河北青县

8 六楞海棠 中国吉林公主岭 18 宽城海棠 1 号 中国河北宽城县 28 平泉海棠 1 号 中国河北平泉市

9 扁海棠 中国吉林公主岭 19 抚宁海棠 1 号 中国河北抚宁县 29 平泉海棠 4 号 中国河北平泉市

10 紫果海棠 中国吉林公主岭 20 抚宁海棠 2 号 中国河北抚宁县 30 平泉海棠 2 号 中国河北平泉市
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编号

No.
种质名称

Name
来源地

Origin
编号

No.
种质名称

Name
来源地

Origin
编号

No.
种质名称

Name
来源地

Origin

31 青县海棠 2 号 中国河北青县 73 俄 22 号 俄罗斯 115 A4 俄罗斯

32 平泉海棠 5 号 中国河北平泉县 74 俄 23 号 俄罗斯 116 A5 俄罗斯

33 平泉海棠 3 号 中国河北平泉县 75 克 1 号 俄罗斯 117 克 2 号 俄罗斯

34 高创沟白海棠 中国河北平泉县 76 俄 24 号 俄罗斯 118 克 3 号 俄罗斯

35 高创沟海棠 2 号 中国河北平泉县 77 莫大 1 号 俄罗斯 119 迈 17 号 俄罗斯

36 唐县海棠 2 号 中国河北唐县 78 莫大 2 号 俄罗斯 120 克 4 号 俄罗斯

37 宁城海棠 中国内蒙古宁城县 79 俄 18 号 俄罗斯 121 克 5 号 俄罗斯

38 保德海棠 中国山西太谷 80 迈 2 号 俄罗斯 122 迈 10 号 俄罗斯

39 向阳红海棠 中国山西汾阳市 81 莫大 3 号 俄罗斯 123 俄 12 号 俄罗斯

40 平遥海棠 中国山西平遥县 82 莫大 4 号 俄罗斯 124 俄 13 号 俄罗斯

41 沁源海棠 2 号 中国山西沁源县 83 迈 6 号 俄罗斯 125 迈 11 号 俄罗斯

42 沁源楸子 中国山西沁源县 84 迈 7 号 俄罗斯 126 迈 12 号 俄罗斯

43 武乡黄海棠 中国山西武乡县 85 迈 8 号 俄罗斯 127 迈 13 号 俄罗斯

44 武乡海棠 2 号 中国山西武乡县 86 迈 9 号 俄罗斯 128 俄 10 号 俄罗斯

45 晋祠海棠 中国山西太原市 87 索菲亚 1 号 俄罗斯 129 俄 11 号 俄罗斯

46 隰县海棠 中国山西隰县 88 索菲亚 2 号 俄罗斯 130 俄 12 号 俄罗斯

47 酒泉楸子 中国甘肃酒泉市 89 索菲亚 3 号 俄罗斯 131 俄 13 号 俄罗斯

48 张良沟楸子 中国甘肃酒泉市 90 克 9 号 俄罗斯 132 迈 3 号 俄罗斯

49 石家磨楸子 中国甘肃武山县 91 克 10 号 俄罗斯 133 迈 4 号 俄罗斯

50 张掖海棠 1 号 中国甘肃张掖市 92 贞女红海棠 1 号 俄罗斯 134 迈 5 号 俄罗斯

51 富平楸子 中国陕西富平 93 贞女红海棠 2 号 俄罗斯 135 莫大 6 号 俄罗斯

52 新疆红海棠 中国新疆石河子 94 贞女红海棠 3 号 俄罗斯 136 莫大 7 号 俄罗斯

53 石河子海棠 中国新疆石河子 95 贞女红海棠 4 号 俄罗斯 137 莫大 8 号 俄罗斯

54 伊犁海棠 中国新疆伊犁 96 迈 1 号 俄罗斯 138 莫大 9 号 俄罗斯

55 夏宫海棠 1 号 俄罗斯 97 俄 8 号 俄罗斯 139 俄 14 号 俄罗斯

56 长果 1 号 俄罗斯 98 俄 9 号 俄罗斯 140 俄 15 号 俄罗斯

57 巴 3 俄罗斯 99 俄 10 号 俄罗斯 141 巴普洛夫海棠 1 号 俄罗斯

58 巴 1 俄罗斯 100 俄 11 号 俄罗斯 142 巴普洛夫海棠 2 号 俄罗斯

59 巴 4 俄罗斯 101 俄 3 号 俄罗斯 143 巴普洛夫海棠 3 号 俄罗斯

60 巴 6 俄罗斯 102 俄 4 号 俄罗斯 144 巴普洛夫海棠 4 号 俄罗斯

61 巴 8 俄罗斯 103 俄 5 号 俄罗斯 145 克 6 号 俄罗斯

62 夏宫海棠 2 号 俄罗斯 104 俄 6 号 俄罗斯 146 克 7 号 俄罗斯

63 长果 2 号 俄罗斯 105 俄 7 号 俄罗斯 147 克 8 号 俄罗斯

64 巴 2 俄罗斯 106 俄 19 号 俄罗斯 148 索菲亚 4 号 俄罗斯

65 巴 5 俄罗斯 107 俄 20 号 俄罗斯 149 索菲亚 5 号 俄罗斯

66 巴 7 俄罗斯 108 A1 俄罗斯 150 索菲亚 6 号 俄罗斯

67 巴 9 俄罗斯 109 俄 21 号 俄罗斯 151 索菲亚 7 号 俄罗斯

68 俄 1 号 俄罗斯 110 迈 14 号 俄罗斯 152 俄 14 号 俄罗斯

69 俄 2 号 俄罗斯 111 迈 15 号 俄罗斯 153 俄 15 号 俄罗斯

70 莫大 10 号 俄罗斯 112 迈 16 号 俄罗斯 154 俄 16 号 俄罗斯

71 莫大 11 号 俄罗斯 113 A2 俄罗斯 155 俄 17 号 俄罗斯

72 莫大 5 号 俄罗斯 114 A3 俄罗斯

表 1（续）
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1.2　DNA 提取及 SSR 扩增

采用德国 QIAGEN 的 DNeasy Plant Mini Kit 提

取供试材料春季嫩叶的基因组 DNA。从 Hokanson
等［25］、 Liebhard 等［26］、Yamamoto 等［27］ 和 Guilford
等［28］报 道 的 序 列 中 选 取 扩 增 产 物 片 段 长 度 在

100~300 bp 之间的 SSR 引物 19 对，引物名称编号

和序列见表 2。其中，NH009 b、NH015 a 和 NZ28 
f4SSR 为梨 SSR 引物。SSR 反向引物和 5′端带有

6 FAMTM 荧光标记 SSR 正向引物由上海生工有限

公司合成。

表 2　19 对 SSR 引物及优化条件
Table 2　19 pairs of SSR primers and optimal PCR conditions

引物名称

Primer name
正向引物序列（5′-3′）

Forward primer sequence
反向引物序列（3′-5′）

Reverse primer sequence
退火温度（℃）

Annealing temperature

GD 12 TTGAGGTGTTTCTCCCATTGGA CTAACGAAGCCGCCATTTCTTT 58

GD 15 CGAAAGTGAGCAACGAACTCC ACTCCATCATCGGGTGGTG 59

GD 96 CGGCGGAAAGCAATCACCT GCCAGCCCTCTATGGTTCCAGA 51

GD 100 ACAGCAAGGTGTTGGGTAAGAAGGT TGCGGACAAAGGAAAAAAAAAAGTG 60

GD 142 GGCACCCAAGCCCCTAA GGAACCTACGACAGCAAAGTTACA 56

GD 162 GAGGCAAGTGACAAAGAAAGATG AAAATGTAACAACCCGTCCAAGTG 58

CH01 h01 GAAAGACTTGCAGTGGGAGC GGAGTGGGTTTGAGAAGGTT 56

CH01 f02 ACCACATTAGAGCAGTTGAGG CTGGTTTGTTTTCCTCCAGC 58

CH02 d08 TCCAAAATGGCGTACCTCTC GCAGACACTCACTCACTATCTCTC 55

CH01 d08 CTCCGCCGCTATAACACTTC TACTCTGGAGGGTATGTCAAAG 60

CH01 f07 a CCCTACACAGTTTCTCAACCC CGTTTTTGGAGCGTAGGAAC 58

COLa AGGAGAAAGGCGTTTACCTG GACTCATTCTTCGTCGTCACTG 59

CH05 e03 CGAATATTTTCACTCTGACTGGG CAAGTTGTTGTACTGCTCCGAC 60

CH02 d12 AACCAGATTTGCTTGCCATC GCTGGTGGTAAACGTGGTG 60

CH02 b10 CAAGGAAATCATCAAAGATTCAAG CAAGTGGCTTCGGATAGTTG 56

CH01 d09 GCCATCTGAACAGAATGTGC CCCTTCATTCACATTTCCAG 56

NH009 b CCGAGCACTACCATTGA CGTCTGTTTACCGCTTCT 58

NH015 a TTGTGCCCTTTTTCCTACC CTTTGATGTTACCCCTTGCTG 59

NZ28 f4 TGCCTCCCTTATATAGCTAC TGAGGACGGTGAGATTTG 57

PCR 体系参照 Cao 等［21］的方法，扩增产物的

纯化体系参照高源等［22］的方法。PCR 反应在 Bio-
Rad PTC-200 上进行。PCR 扩增并经过纯化后的

SSR 荧光标记产物在美国 ABI 3730 基因测序仪上

进行荧光检测，收集原始数据。

1.3　数据统计与分析

利 用 GeneMapper3.0 软 件 对 ABI3730 收 集

数据进行分析，获得不同样品在每个 SSR 位点的

扩增片段长度，即指纹数据。利用遗传数据分析

软件 GenAlEx 6.501［29-30］计算多态性等位基因数

（Na）、SSR 位点的有效等位基因数（Ne）、观察杂

合度（Ho）、期望杂合度（He）、固定指数（F）及香

农多样性指数（I）等遗传多样性指标。基于 Nei
遗 传 距 离 DA

［31］，利 用 POPULATION 1.2 分 别 构

建 155 份 材 料 的 Neighbour-Joining（NJ）树，并 用

在 线 绘 图 软 件 iTOL（interactive tree of life）［32］绘

制。使用 STRUCTURE 2.3.4 进行贝叶斯聚类［33］，

分析群体的遗传结构并确定最佳的群体分组。首

先 设 定 K=1~8，设 定 Burn-in 周 期 为 100000，

MCMC 的 重 复 次 数 为 100000 次，采 用 混 合 模 型

和 相 关 等 位 基 因 频 率，对 不 同 的 K 值 进 行 10 次

重复运行，然后将后缀为“_f ”的结果文件压缩，

上 传 到“STRUCTURE HARVESTER”网 站（http：// 
taylor0.biology.ucla.edu/struct_harvest/），通 过 ΔK 
确 定 最 佳 K 值［34］。 利 用 CLUMPP 1.1.2 软 件［35］

处 理 10 次 独 立 运 行 得 到 的 分 配 系 数，然 后 使 用

DISTRUCT 1.1 软 件［36］将 计 算 结 果 进 行 图 形 化 
输出。
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2　结果与分析

2.1　SSR 扩增产物的多态性

利 用 19 对 具 有 明 显 多 态 性 的 SSR 引 物 对

155 份楸子材料的基因组 DNA 进行扩增，共扩增

出 390 个多态性等位基因（Na），多态性等位基因 
数为 9（GD15）~ 33（CH01 d08），平均值为 20.526 

（表 3）。每份样品在每个位点产生 2 个相同（单峰）

或不同（双峰）的等位基因。有效等位基因数（Ne）

为 2.475（NZ28 f4）~13.558（GD96），平 均 值 为

9.399。 观 察 杂 合 度（Ho）为 0.465~0.890，平 均 值

为 0.706。期望杂合度（He）为 0.596~0.926，平均值

为 0.868。香农多样性指数（I）为 1.221~2.925，平

均值为 2.446。而固定指数（F）只有在 GD15 中为

负值，其余均为正值，说明供试楸子内含有的杂合子 
较少。

表 3　不同 SSR 位点的遗传多样性特征
Table 3　The characteristics of genetic diversity of different SSR loci

位点

Locus
多态性等位基因数

Na
有效等位基因数

Ne
香农多样性指数

I
观察杂合度

Ho
期望杂合度

He
固定指数

F

GD12 22 7.710 2.405 0.632 0.870 0.274

GD15 9 2.588 1.221 0.645 0.614 -0.051

GD96 25 13.558 2.830 0.871 0.926 0.060

GD100 18 10.092 2.519 0.594 0.901 0.341

GD142 22 11.274 2.627 0.826 0.911 0.094

GD162 22 9.994 2.583 0.652 0.900 0.276

CH01 h01 20 9.328 2.529 0.465 0.893 0.480

CH01 f02 18 11.317 2.584 0.774 0.912 0.151

CH02 d08 18 8.846 2.438 0.781 0.887 0.120

CH01 d08 33 11.373 2.925 0.723 0.912 0.208

CH01 f07 a 21 10.050 2.613 0.890 0.900 0.011

COLa 19 9.524 2.503 0.742 0.895 0.171

CH05 e03 23 10.144 2.592 0.568 0.901 0.370

CH02 d12 22 12.688 2.760 0.813 0.921 0.118

CH02 b10 22 8.647 2.510 0.626 0.884 0.292

CH01 d09 24 9.796 2.619 0.755 0.898 0.159

NH009 b 22 12.813 2.715 0.839 0.922 0.090

NH015 a 19 6.357 2.093 0.671 0.843 0.204

NZ28 f4 11 2.475 1.416 0.555 0.596 0.069

平均值 Mean 20.526 9.399 2.446 0.706 0.868 0.181

Na：Number of different alleles，Ne：Number of effective alleles，I：Shannon diversity index，Ho：Observed heterozygosity，He：Expected 

heterozygosity，F：Fixation index，the same as below

2.2　4 个楸子群体的遗传多样性

将所有楸子材料按照来源省份的地理区划分为

4 个群体，分别为中国东北群体、中国华北群体、中

国西北群体和俄罗斯群体。俄罗斯群体的多态性等

位基因数、有效等位基因数和香农多样性指数均为

最高，分别为 16.737、8.469 和 2.314（表 4）；全部群

体的观察杂合度均高于 0.5，中国西北群体的观察杂

合度最高为 0.770；俄罗斯群体的期望杂合度最高

为 0.852；期望杂合度与观察杂合度差值最小的为

中国西北群体，差值最大的为俄罗斯群体；固定指

数在各个群体均为正值，其中在中国西北群体中最

小为 0.046，相比于其他群体其杂合子较多。

2.3　4 个楸子群体的遗传距离与遗传分化

计算划分群体后的 Nei 遗传距离和遗传分化系

数（表 5），揭示各个楸子群体的遗传差异。可以看

出，中国华北群体与中国西北群体间遗传距离最大

为 0.561，中国西北群体与俄罗斯群体间的遗传距离次

之为 0.536，而中国华北群体与俄罗斯群体间的遗传

距离最小为 0.201。4 个群体两两间遗传分化系数为

0.016~0.043，俄罗斯群体与中国华北群体间的遗传分化
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表 4　4 个楸子群体的遗传多样性
Table 4　The genetic diversity among the four geographical groups of Malus prunifolia（Willd.）Borkh.

楸子群体

Population of Malus prunifolia
（Willd.）Borkh.

多态性等位基因数

Na
有效等位基因数

Ne
香农多样性指数

I
观察杂合度

Ho
期望杂合度

He
固定指数

F

中国东北群体

Population of Northeast China
10.579 7.077 2.089 0.723 0.843 0.137

中国华北群体

Population of North China
14.053 7.502 2.215 0.727 0.840 0.130

中国西北群体

Population of Northwest China
7.947 6.098 1.885 0.770 0.816 0.046

俄罗斯群体

Population of Russia
16.737 8.469 2.314 0.693 0.852 0.183

表 5　4 个楸子群体间的遗传距离和遗传分化系数
Table 5　The genetic distance and genetic differentiation coefficient among the four groups of Malus prunifolia（Willd.）Borkh.

楸子群体

Populations of 
Malus prunifolia（Willd.）Borkh.

中国东北群体

Population of 
Northeast China 

中国华北群体

Population of 
North China

中国西北群体

Population of 
Northwest China 

俄罗斯群体

Population of Russian

中国东北群体 0.000 0.028 0.033 0.024

中国华北群体 0.364 0.000 0.043 0.016

中国西北群体 0.398 0.561 0.000 0.041

俄罗斯群体 0.310 0.201 0.536 0.000

对角线下方的值为群体间 Nei 遗传距离，对角线上方的值为群体间遗传分化系数（Fst）
The data below the diagonal is Nei genetic distance and above the diagonal is Fst

系数最低为 0.016，而中国西北群体与中国华北群体

间的遗传分化系数最高为 0.043。群体遗传分化主要

存在于群体内部，群体间遗传分化较少。俄罗斯群体

与中国东北群体间的遗传距离和遗传分化系数均大

于其与中国华北群体间的，中国西北群体与中国华北

群体间的遗传距离和遗传分化系数均大于其与中国

东北群体间的，而中国华北群体与中国西北群体间的

遗传距离和遗传分化系数均大于其与俄罗斯群体间

的。除此之外的其他两两群体间的遗传距离和遗传

分化与地理距离相关，中国东北群体与其他 3 个群

体间的遗传距离和遗传分化与地理距离完全相关。

2.4　基于 Nei 遗传距离的聚类分析

基于所有供试材料的 SSR 数据的 Nei 遗传距

离进行 NJ 聚类。在遗传距离 0.9167 处，155 份材

料可以分成 3 个类群（图 1）。3 个类群间的遗传距

离较近，每个类群中包含的各地区的种质数量不同，

并没有完全按来源地划分为相应的类群。其中类

群Ⅰ包含俄罗斯 30 份以及中国华北地区河北省的

7 份、山西省 1 份和内蒙古自治区 1 份材料；类群Ⅱ

包含俄罗斯的 34 份以及中国华北地区河北省的 11
份和山西省 2 份材料、中国东北地区吉林省的 3 份

和辽宁省 1 份材料；类群Ⅲ遗传多样性丰富，地区

和省份组成最为复杂，包含俄罗斯的 38 份、中国华

北地区河北省 3 份和山西省 5 份、中国东北地区黑

龙江省 5 份、吉林省 2 份和辽宁省 4 份以及中国西

北地区全部材料。来自俄罗斯和中国华北地区的材

料在 3 个类群中均有分布，但在类群Ⅰ和Ⅱ中相对

比较集中，中国东北地区的材料分布在类群Ⅱ和Ⅲ

中，中国西北地区的材料只分布在类群Ⅲ中。

2.5　群体遗传结构分析

基于 SSR 分子标记数据对 155 份楸子材料进行群

体结构分析，设置分析群体数 K 为 1~8，重复 10 次。

根据得到的结果（图 2A），随着 K 值的增加，LnP
（D）一直上升，无明显的拐点。因此，根据 Evanno

等［34］的方法，用 ΔK 来确定 K 值，当 K=2 时，ΔK
取得最大值（图 2B）。155 份材料具有 2 个可能的基因

来源，不同地区的材料、不同种质的基因混杂程度不同

（图 3）；155 份材料划分为 2 个类群，不同来源地的材

料在群体中均有分布（图 4）。类群Ⅰ包含 45 份材

料，类群Ⅱ包含 110 份材料。各个地理区域的材料

均有分化，中国西北材料相对分化较少，中国东北材

料次之，中国华北和俄罗斯材料分化较多；中国华

北地区尤其是来自河北材料与俄罗斯的多数材料基

因来源相似。
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在黑色分支线处划分为 3 个类群，橘色分支线为类群Ⅰ，蓝色分支线为类群Ⅱ，紫色和绿色分支线为类群体Ⅲ

Three groups were divided at black branch，the first part with orange branches is group Ⅰ，the second part with blue  
branches is group Ⅱ，the third part with purple and green branches is group Ⅲ

图 1　基于 Nei 遗传距离的 NJ 聚类图
Fig. 1　The Neighbor-Joining cluster based on Nei of SSR data

图 2　K 值与 LnP（D）、ΔK 值变化趋势图
Fig. 2　Line chart of K with LnP（D）and ΔK
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DB：中国东北；HB：中国华北；XB：中国西北；RU：俄罗斯

DB：Northeast China，HB：North China，XB：Northwest China，RU：Russia

图 3　种质资源的遗传结构分析图
Fig. 3　Analysis on genetic structure

横坐标为试材编号及地理种群编号（1：中国东北；2：中国华北；3：中国西北；4：俄罗斯），纵坐标为 Q 值；

标识部分为类群Ⅰ，剩余部分为类群Ⅱ

The abscissa is the code of accessions and populations divided by geographical position 
（1：Northeast China，2：North China，3：Northwest China，4：Russia），the ordinate is Q value.

The first part with signs is Group Ⅰ，and the left part is Group Ⅱ

图 4　155 份楸子种质资源的分组（K=2）
Fig. 4　Results of the model based clustering（K=2）of 155 germplasm of Malus prunifolia（Willd.）Borkh.

根据计算出来的各个群体中的 Q 值分布，当

某一材料在某群体中的 Q ≥ 0.6 时，认为该材料

血缘比较单一，Q ＜ 0.6 则认为该材料拥有混合来 
源［37］。本研究有 150 份材料 Q ≥ 0.6，说明大部分

楸子的血缘相对单一；仅有 5 份材料拥有混合来源，

仅占 3.23%，分别是中国东北地区吉林省的 1 份、中

国华北地区河北省的 1 份和山西省的 2 份以及俄罗

斯的 1 份。在 Q ≥ 0.6 的 150 份材料中，中国东北

材料分属于类群Ⅰ和Ⅱ的数量分别是 11 份和 4 份，

中国华北材料中分属于类群Ⅰ和Ⅱ的数量分别是 7
份和 24 份，中国西北材料中除 1 份属于类群Ⅱ以

外，其余全部属于类群Ⅰ，俄罗斯材料中分属于类群

Ⅰ和Ⅱ的数量分别是 19 份和 82 份。

根据 Structure 分析划分群体结果在 NJ 聚类图

（图 1）中进行标识，群体结构分析结果与 NJ 聚类

结果相类似。聚类类群Ⅰ和Ⅱ中除 6 份材料外其余
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全部落到 Structure 分组类群Ⅱ中，聚类类群Ⅲ的绿

色分支部分全部在 Structure 分组类群Ⅰ中，紫色分

支线部分除 5 份材料外其余全部在 Structure 分组

类群Ⅱ中。

3　讨论

多态性等位基因数（Na）是衡量 SSR 位点多态

性和群体变异程度高低的重要指标。19 对 SSR 引

物在 155 份楸子材料中共扩增出 390 个等位基因，

平均每个位点扩增 20.526 个（Na=20.526），高于前

人利用 SSR 标记对三叶海棠［38］、刺梨［39］、豆梨［40］

和樱桃［41］等野生果树种质资源进行研究的结果。

平均有效等位基因数（Ne）、平均香农多样性

指数（I）、平均期望杂合度（He）等是评价遗传多

样性的重要指标。本研究中 155 份楸子种质资源

的 遗 传 多 样 性（He=0.868，I=2.446，Ne=9.399）高

于以往研究的三叶海棠［38］（Malus sieboldii（Ledeb.）
M. Roem.）（He=0.699，I=1.458，Ne=3.954）、山 荆 子

（Malus baccata（L.）Borkh.）（He=0.3386，I=0.4961，

Ne=1.6021）［42］、湖北海棠［43］（Malus hupehensis（Pamp.）

Rehder）（He=0.2628，I=0.4015，Ne=1.4375）、变 叶 海 
棠［44］（Malus toringoides（Rehder）Hughes）

（He=0.4389，I=0.6282，Ne=1.81）和 新 疆 野 苹 果［45］

（Malus sieversii（Ledeb.）M. Roem.）（He=0.2619，

I=0.4082，Ne=1.4252），与苹果属野生种［46］（He=0.86，

I=2.07）的遗传多样性相接近。一般认为杂合度高于

0.5 的种群没有经过高强度的人工选择，具有较高

的遗传多样性［47］，本研究中楸子群体杂合度均高于

0.5，均未经过高强度的人工选择。虽然是属于苹果

属植物栽培种，但供试楸子种质的遗传多样性处于

较高的水平。推测原因，其一是本研究中的楸子材

料来源广泛，地域跨度大，从中国华北、中国西北到

中国东北，再到俄罗斯而且包含了国外种质资源考

察收集的种质；其二是材料来源比较复杂，有的是

来自于半野生群落，有的是来自于生产园附近；其

三探究其历史，其可做栽培品种、可做砧木，文献记

载中很少有野生群落，但是人为分布极广［3］，推测

其在人为扩散过程中极易发生属内种间自然杂交，导

致种间的基因互渗。但是从其群体结构分析结果看，

其群体的基因来源又比较单纯，推测只是少数几个遗

传多样性较高的种的种间杂交导致的基因互渗。

杂合度观测值和杂合度期望值的相近程度也可

以衡量群体的遗传多样性，它们的值越接近，群体遗

传多样性越高［47］。期望杂合度与观察杂合度差值

最小的为中国西北群体，相较于其他群体含有较多的

杂合子，遗传多样性最高；差值最大的为俄罗斯群体，

遗传多样性水平最低。群体间的遗传多样性比较可

以指导苹果属植物种质资源的收集。本研究中西北

群体仅有 8 份材料就表现出最高的遗传多样性，因此

西北地区将是楸子种质资源重点和优先收集区域。

按 照 Wright［48］ 的 理 论，若 群 体 Fst 值 为

0~0.05，则表明其各亚群间不存在分化。群体间遗

传分化系数为 0.016~0.043，因此，两两群体间均未

发生分化，群体间的遗传分化与地理距离远近不完

全相关。中国东北群体与其他 3 个群体间的遗传距

离和遗传分化与地理距离完全相关，其他两两群体

间的遗传距离和遗传分化与地理距离部分相关。值

得注意的是，俄罗斯群体与中国华北群体尤其是河

北材料间的遗传距离较近、遗传分化较少，完全未

受到地理距离远近的影响，因此需要通过进一步的

研究探明其原因。通过 NJ 聚类和 Structure 分组划

分类群，群体间遗传距离和类群归属与地理位置不

完全相关，且有 96.77% 的楸子材料血缘相对单一。

群体遗传结构的分析可为楸子种质资源的保存提供

参考，为苹果砧木等育种亲本的选择提供理论依据。
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