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　 　 摘要:用 １８ 对 ＳＳＲ 引物对 ９６ 份草莓栽培品种资源进行扩增ꎮ 在 １８ 个 ＳＳＲ 位点共获得 １８４ 个条带ꎬ其中多态性条带为

１７２ 个ꎬ多态性条带比率为 ９３􀆰 ５％ ꎬ不同引物扩增的多态性条带数为 ４ ~ １９ 个ꎬ平均为 ９􀆰 ５６ 个ꎮ 各位点多态性信息含量(ＰＩＣ)
值在 ０􀆰 ５７２６ ~ ０􀆰 ８８８５ 之间ꎬ平均 ０􀆰 ８０６６ꎮ ＮＴＳＹＳ 软件进行相似性系数计算ꎬＵＰＧＭＡ 法进行聚类分析结果显示ꎬ９６ 份来源不

同的草莓品种被混杂地聚在一起ꎬ草莓品种的亲缘关系与其来源并不存在明显的相关性ꎬ中国地方品种的聚类相对集中ꎬ
中国地方品种与中国选育品种之间亲缘关系相对较远ꎮ 欧美品种和日本品种的遗传基础要宽于中国选育品种和地方

品种ꎮ
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草莓属蔷薇科草本植物ꎬ全世界约 ２０ 个种ꎬ由
一系列二倍体、四倍体、六倍体和八倍体种构成ꎬ但
仅八倍体的凤梨草莓被作为栽培种ꎬ其起源于美洲

种弗州草莓和智利草莓的自然杂交ꎮ 我国虽然分布

着丰富的野生草莓资源ꎬ但栽培种凤梨草莓却是从

国外引入的ꎮ 目前我国的草莓品种资源包括 ２０ 世

纪 ５０ 年代以前由国外引入的品种、２０ 世纪 ５０ 年代

以后我国选育的品种以及从欧美、日本、前苏联、东

欧国家引入的品种ꎻ其中 ２０ 世纪 ５０ 年代以前由国

外引入的品种由于管理不善ꎬ失去原有的品种名ꎬ各
地引种后习惯以果形、地名等加以命名ꎬ形成了我国

的地方品种[１]ꎮ 由于我国的草莓品种资源来源复

杂ꎬ加之不同地区的频繁引种ꎬ容易造成品种名称的

混乱ꎬ导致同物异名或同名异物现象ꎮ ＳＳＲ 分子标

记具有试验操作简单、多态性较高、共显性、重复性

好等特点ꎬ并且 ＳＳＲ 引物在相同的种属间具有较好
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的通用性[２]ꎬ因此 ＳＳＲ 标记在植物的遗传资源研究

中得到广泛的应用[３￣５]ꎮ 随着国内外越来越多草莓

属植物的 ＳＳＲ 引物被陆续开发出来[６￣１０]ꎬＳＳＲ 技术

已经被广泛用于草莓属植物的遗传图谱构建、品种

鉴定、遗传多样性分析等研究中[１１￣１７]ꎮ 本试验应用

ＳＳＲ 标记技术分析我国草莓品种资源的亲缘关系ꎬ
为草莓资源的保存和利用提供一些有益的参考ꎮ

１　 材料与方法

１􀆰 １　 材料

试验材料取自江苏省农业科学院国家果树种质

南京草莓圃ꎬ共 ９６ 个草莓栽培品种(表 １)ꎬ根据不

同来源分为 ４ 种类型:中国地方品种、中国选育品

种、欧美品种和日本品种ꎮ

表 １　 试验材料

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｉｎ ｔｈｅ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ

序号

Ｎｏ.
品种

Ｃｕｌｔｉｖａｒｓ
类型

Ｔｙｐｅ
序号

Ｎｏ.
品种

Ｃｕｌｔｉｖａｒｓ
类型

Ｔｙｐｅ
序号

Ｎｏ.
品种

Ｃｕｌｔｉｖａｒｓ
类型

Ｔｙｐｅ

１ 平顶山草莓 中国地方品种 ＣＬ ３３ 石莓 １ 号 中国选育品种 ＤＣＣ ６５ 阿特莱斯 欧美品种 ＥＣ

２ 抚顺大鸡冠 中国地方品种 ＣＬ ３４ 春星 中国选育品种 ＤＣＣ ６６ 红宝石 欧美品种 ＥＣ

３ 扇子面 中国地方品种 ＣＬ ３５ 森加森加拉 欧美品种 ＥＣ ６７ 图德拉 欧美品种 ＥＣ

４ 石头河子 中国地方品种 ＣＬ ３６ 赛娃 欧美品种 ＥＣ ６８ 弗吉尼亚 欧美品种 ＥＣ

５ 抚松 中国地方品种 ＣＬ ３７ 硕丰 中国选育品种 ＤＣＣ ６９ 特里布特 欧美品种 ＥＣ

６ 马钢 中国地方品种 ＣＬ ３８ 达赛莱克特 欧美品种 ＥＣ ７０ 哈尼 欧美品种 ＥＣ

７ 昌黎红鸡心 中国地方品种 ＣＬ ３９ 益香 中国选育品种 ＤＣＣ ７１ 高斯克 欧美品种 ＥＣ

８ 三路局 中国地方品种 ＣＬ ４０ 硕露 中国选育品种 ＤＣＣ ７２ 莱森 欧美品种 ＥＣ

９ 中国四季 中国地方品种 ＣＬ ４１ 长虹 １ 号 中国选育品种 ＤＣＣ ７３ 盛冈 １６ 日本品种 ＪＣ

１０ 安阳草莓 中国地方品种 ＣＬ ４２ 美珠 中国选育品种 ＤＣＣ ７４ 爱莓 日本品种 ＪＣ

１１ 沈阳四季 中国地方品种 ＣＬ ４３ 明晶 中国选育品种 ＤＣＣ ７５ 久留米 日本品种 ＪＣ

１２ 丹东小果 中国地方品种 ＣＬ ４４ 明旭 中国选育品种 ＤＣＣ ７６ 佐贺清香 日本品种 ＪＣ

１３ 鲁迅公园 中国地方品种 ＣＬ ４５ 石莓 ２ 号 中国选育品种 ＤＣＣ ７７ 宫本 ７ 号 日本品种 ＪＣ

１４ 通化四季 中国地方品种 ＣＬ ４６ 雪蜜 中国选育品种 ＤＣＣ ７８ 久能早生 日本品种 ＪＣ

１５ 昌黎大果 中国地方品种 ＣＬ ４７ 里瓦 欧美品种 ＥＣ ７９ 幸香 日本品种 ＪＣ

１６ 绥棱 ７ 号 中国地方品种 ＣＬ ４８ 罗伯逊 欧美品种 ＥＣ ８０ 甜查理 欧美品种 ＥＣ

１７ 绥棱 中国地方品种 ＣＬ ４９ 森加利特桑 欧美品种 ＥＣ ８１ 章姬 日本品种 ＪＣ

１８ 昌黎四季 中国地方品种 ＣＬ ５０ 姆托 欧美品种 ＥＣ ８２ 奈良 日本品种 ＪＣ

１９ 安阳草莓 中国地方品种 ＣＬ ５１ 黎明 欧美品种 ＥＣ ８３ 骏河 日本品种 ＪＣ

２０ 保定鸡心 中国地方品种 ＣＬ ５２ 全明星 欧美品种 ＥＣ ８４ 红珍珠 日本品种 ＪＣ

２１ 长白 中国地方品种 ＣＬ ５３ 米得维 欧美品种 ＥＣ ８５ 八千代 日本品种 ＪＣ

２２ 福建四季 中国地方品种 ＣＬ ５４ 梯旦 欧美品种 ＥＣ ８６ 红福 日本品种 ＪＣ

２３ 大连四季 中国地方品种 ＣＬ ５５ 希尔伯特 欧美品种 ＥＣ ８７ 千代田 日本品种 ＪＣ

２４ 四季 中国地方品种 ＣＬ ５６ 卡农家 欧美品种 ＥＣ ８８ 春香 日本品种 ＪＣ

２５ 硕香 中国选育品种 ＤＣＣ ５７ 早光 欧美品种 ＥＣ ８９ 奈良 ８ 号 日本品种 ＪＣ

２６ 石莓 ５ 号 中国选育品种 ＤＣＣ ５８ 维斯托尔 欧美品种 ＥＣ ９０ 明宝 日本品种 ＪＣ

２７ 硕蜜 中国选育品种 ＤＣＣ ５９ 甜心 欧美品种 ＥＣ ９１ 女峰 日本品种 ＪＣ

２８ 石莓 ４ 号 中国选育品种 ＤＣＣ ６０ 帝国 欧美品种 ＥＣ ９２ 静宝 日本品种 ＪＣ

２９ 春旭 中国选育品种 ＤＣＣ ６１ 剑桥之娇 欧美品种 ＥＣ ９３ 丰香 日本品种 ＪＣ

３０ 戈雷拉 欧美品种 ＥＣ ６２ 卡尔特 欧美品种 ＥＣ ９４ 北辉 日本品种 ＪＣ

３１ 栃乙女 日本品种 ＪＣ ６３ 石桌 欧美品种 ＥＣ ９５ 奈良 ２ 号 日本品种 ＪＣ

３２ 艾拉维拉 欧美品种 ＥＣ ６４ 红岗利特德 欧美品种 ＥＣ ９６ 丽红 日本品种 ＪＣ

ＣＬ:Ｃｈｉｎｅｓｅ ｌａｎｄｒａｃｅｓꎬＤＣＣ:Ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｉｎ ＣｈｉｎａꎬＥＣ:Ｅｕｒａｍｅｒｉｃａｎ ｃｕｌｔｉｖａｒｓꎬＪＣ:Ｊａｐａｎｅｓｅ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ

９２４
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１􀆰 ２　 方法

２０１１ 年春季取未展开的草莓幼嫩叶片ꎬ液氮研

磨成粉末状后ꎬ采用天根 ＤＮＡ 提取试剂盒提取总

ＤＮＡꎬ用于 ＳＳＲ 分析ꎮ
ＰＣＲ 反应所用 Ｔａｑ 酶和反应缓冲液(包含 Ｍｇ２ ＋

离子ꎬｄＮＴＰ)来自广东东胜生物工程公司ꎬ引物由 Ｉｎ￣
ｖｉｔｒｏｇｅｎ(上海)公司合成ꎮ 引物来源和序列详见表 ２ꎮ

扩增反应在 Ｂｉｏｍｅｔｔｒａ Ｇｒａｄｉｅｎｔ ＰＣＲ 仪上进行ꎬＰＣＲ 反

应体系为２０ μＬꎬ含１ × ＰＣＲ 缓冲液ꎬ２ ｍｍｏｌ / ＬｄＮＴＰｓꎬ
０􀆰 ４ ｍｍｏｌ / Ｌ 引物ꎬ４０ ｎｇ ＤＮＡꎬ０􀆰 ８ Ｕ Ｔａｑ ＤＮＡ 聚合

酶ꎮ 反应程序为:９４ ℃预变性 ５ ｍｉｎꎻ９４ ℃变性 ３０ ｓꎬ
５０ ~ ６０ ℃退火 ４５ ｓꎬ７２ ℃延伸 ４５ ｓꎬ３２ 个循环ꎻ７２ ℃
延伸 １０ ｍｉｎꎮ 产物经 ６％ 的变性聚丙烯酰胺凝胶电

泳ꎬ电泳结束后银染检测ꎬ干燥后扫描记录结果ꎮ

表 ２　 ＳＳＲ 引物及扩增结果

Ｔａｂｌｅ ２　 ＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｓｔａｔｉｓｔｉｃ ｏｆ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔ

引物

Ｐｒｉｍｅｒ
参考文献

Ｒｅｆｒｅｎｃｅ
引物序列(５′￣３′)

Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ｐｒｉｍｅｒ(５′￣３′)
扩增条带数

Ｔｏｔａｌ ｂａｎｄｓ
多态性条带数

Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ
ｂａｎｄｓ

多态性位点百分率

(％ )Ｒａｔｅ ｏｆ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｂａｎｄｓ

ＰＩＣ
Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ

ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔ

ＵＦＦａ１９Ｂ１０ Ｎ. Ｖ. Ｂａｓｓｉｌ ｅｔ ａｌ[７] Ｆ:ＡＴＴＴＣＴＧＴＴＧＴＣＴＣＣＣＴＣＣＴＴＣ
Ｒ:ＧＣＴＣＧＡＴＣＴＣＴＡＧＣＴＴＴＣＴＣＴＣＴ

１７ １７ １００ ０􀆰 ８８８５

ＵＦＦａ０１Ｅ０３ Ｎ. Ｖ. Ｂａｓｓｉｌ ｅｔ ａｌ[７] Ｆ:ＡＣＣＣＣＡＴＣＴＴＣＴＴＣＡＡＡＴＣＴＣＡ
Ｒ:ＧＡＣＡＡＧＧＣＣＡＧＡＧＣＴＡＧＡＧＡＡＧ

８ ６ ７５􀆰 ００ ０􀆰 ８４０１

ＵＦＦａ１４Ｆ０８ Ｎ. Ｖ. Ｂａｓｓｉｌ ｅｔ ａｌ[７] Ｆ:ＧＴＴＴＣＴＣＴＣＡＧＧＧＣＣＡＡＡＡＴ
Ｒ:ＣＴＴＧＡＧＴＡＧＴＣＣＴＣＴＣＡＣＣＡＴＴＧ

９ ７ ７７􀆰 ７８ ０􀆰 ７８１２

ＵＦＦａ０４Ｇ０４ Ｎ. Ｖ. Ｂａｓｓｉｌ ｅｔ ａｌ[７] Ｆ:ＡＣＧＡＧＧＣＣＴＴＧＴＣＴＴＣＴＴＴＧＴＡ
Ｒ:ＧＣＴＣＣＡＧＣＴＴＴＡＴＴＧＴＣＴＴＧＣＴ

８ ７ ８７􀆰 ５０ ０􀆰 ８６４３

ＵＦＦａ２０Ｇ０６ Ｎ. Ｖ. Ｂａｓｓｉｌ ｅｔ ａｌ[７] Ｆ:ＡＣＴＣＡＡＣＣＡＣＣＡＣＡＴＴＴＣＡＣＡＣ
Ｒ:ＧＡＧＡＡＧＴＴＧＴＣＡＡＴＡＧＴＣＣＡＧＧＴＧ

１３ １３ １００ ０􀆰 ８８５０

ＵＦＦａ１０Ｈ０４ Ｎ. Ｖ. Ｂａｓｓｉｌ ｅｔ ａｌ[７] Ｆ:ＡＧＡＴＣＡＴＣＡＧＧＡＣＡＧＣＴＡＣＧＡＣＴ
Ｒ:ＣＣＴＴＣＡＣＡＡＧＡＴＡＧＴＡＡＣＣＡＣＡＧＣ

８ ７ ８７􀆰 ５０ ０􀆰 ８２２４

ＵＦＦａ１６Ｈ０７ Ｎ. Ｖ. Ｂａｓｓｉｌ ｅｔ ａｌ[７] Ｆ:ＣＴＣＴＡＣＣＡＣＣＡＴＴＣＡＡＡＡＣＣＴＣ
Ｒ:ＣＡＣＴＧＧＡＧＡＣＡＴＣＴＡＧＣＴＣＡＡＡＣ

１０ ９ ９０􀆰 ００ ０􀆰 ８２０３

ＵＦＦａ２０Ｈ１０ Ｎ. Ｖ. Ｂａｓｓｉｌ ｅｔ ａｌ[７] Ｆ:ＧＡＴＧＴＧＣＴＡＧＧＡＣＴＣＡＴＡＣＴＴＧＧ
Ｒ:ＴＡＡＡＡＧＡＣＧＡＧＧＣＣＡＴＣＴＧＡ

７ ６ ８５􀆰 ７１ ０􀆰 ６８８９

ＰＢＣＥＳＳＲＡ９ Ａ. Ｋｅｎｉｒｙ ｅｔ ａｌ[１０] Ｆ:ＴＧＡＣＡＡＡＣＡＴＴＣＡＡＣＣＡＣＡＣ
Ｒ:ＧＴＧＣＣＣＴＣＡＧＡＡＧＡＣＴＡＣＣ

８ ７ ８７􀆰 ５０ ０􀆰 ７０９０

ＰＢＣＥＳＳＲＡ１０ Ａ. Ｋｅｎｉｒｙ ｅｔ ａｌ[１０] Ｆ:ＧＧＡＧＣＡＡＧＧＡＡＧＣＡＡＧＧＴ
Ｒ:ＣＣＧＴＧＧＧＡＧＡＡＧＴＴＧＡＡＧ

６ ５ ８３􀆰 ３３ ０􀆰 ５７２６

ＥＭＦｎ１７０ Ｃ. Ｌ. Ｇｏｖａｎ ｅｔ ａｌ[１１] Ｆ:ＣＡＧＴＴＴＧＣＣＣＡＡＣＡＡＣＡＡＧＧ
Ｒ:ＴＴＧＡＴＧＧＣＡＡＣＡＡＡＴＣＡＣＧ

１１ １１ １００ ０􀆰 ８７３４

Ｆａ１Ａ￣６ Ｋ. Ｓｈｉｍｏｍｕｒａ ｅｔ ａｌ[１２] Ｆ:ＣＣＡＣＣＣＴＣＣＡＡＴＡＴＡＡＣＣＣ
Ｒ:ＡＧＧＡＧＡＡＣＣＡＡＧＡＴＴＡＡＧＣＣ

２０ １９ ９５􀆰 ００ ０􀆰 ８７１８

Ｆａ２Ａ￣６ Ｋ. Ｓｈｉｍｏｍｕｒａ ｅｔ ａｌ[１２] Ｆ:ＧＧＡＧＧＴＴＴＧＡＡＡＣＣＡＡＡＧＣＣ
Ｒ:ＣＡＣＴＧＴＣＣＡＧＴＴＣＣＣＴＴＴＣＣ

１５ １５ １００ ０􀆰 ８４９２

ＦＡＣ００１ Ｋ. Ｓ. Ｌｅｗｅｒｓ ｅｔ ａｌ[１３] Ｆ:ＡＡＡＴＣＣＴＧＴＴＣＣＴＧＣＣＡＧＴＧ
Ｒ:ＴＧＧＴＧＡＣＧＴＡＴＴＧＧＧＴＧＡＴＧ

８ ８ １００ ０􀆰 ８１７２

ＦＡＣ００９ Ｋ. Ｓ. Ｌｅｗｅｒｓ ｅｔ ａｌ[１３] Ｆ:ＣＡＴＣＧＡＣＴＧＣＡＡＧＴＧＴＧＧＡＣ
Ｒ:ＴＧＧＣＴＡＣＣＡＡＡＧＡＡＣＡＣＧＡＡ

５ ４ ８０􀆰 ００ ０􀆰 ７４８３

ＥＭＦｘａ３８００９７ Ｄ. Ｊ. Ｓａｒｇｅｎｔ ｅｔ ａｌ[１６] Ｆ:ＧＴＴＴＴＧＣＴＴＧＧＡＧＧＴＧＴＡＡＡＧＧ
Ｒ:ＧＣＴＧＣＴＧＣＴＣＴＣＴＴＧＴＡＡＴＧＴＧ

１３ １３ １００ ０􀆰 ８６８６

ＳＦ￣５￣Ｇ０２ Ｗ. Ｎｊｕｇｕｎａ ｅｔ ａｌ[１７] Ｆ:ＣＴＴＴＴＧＣＴＧＣＴＡＧＣＴＣＴＴＴＧＴＧ
Ｒ:ＴＡＣＧＴＡＣＴＣＣＡＣＡＴＣＣＣＡＴＴＴＧ

１０ １０ １００ ０􀆰 ８０６９

ＳＦ￣１￣Ｂ０７ Ｗ. Ｎｊｕｇｕｎａ ｅｔ ａｌ[１７] Ｆ:ＧＧＡＧＡＧＡＣＡＧＡＣＣＴＣＡＡＡＧＧＴＧ
Ｒ:ＧＡＧＧＧＧＴＴＣＴＧＴＴＴＴＴＧＡＣＡＡＧ

８ ８ １００ ０􀆰 ８１１６

平均 Ｍｅａｎ １０􀆰 ２２ ９􀆰 ５６ ９１􀆰 ６３ ０􀆰 ８０６６

合计 Ｔｏｔａｌ １８４ １７２

０３４
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１􀆰 ３　 数据处理

对扩增图谱进行数据统计ꎬ每对 ＳＳＲ 引物检测

１ 个位点ꎬ根据条带的有无统计所有二元数据ꎬ有带

计为 １ꎬ无带计为 ０ꎬ获得矩阵ꎬ将矩阵用 ＮＴＳＹＳ￣ＰＣ
软件进行数据分析ꎬ遗传相似性数据采用 Ｄｉｃｅ 系

数ꎬ选用 ＵＰＧＭＡ 法进行聚类分析ꎬ并根据遗传相似

性数据计算遗传距离ꎮ

２　 结果与分析

２􀆰 １　 ＳＳＲ 标记多态性分析

从 ６０ 对草莓 ＳＳＲ 引物中筛选出 １８ 对条带清

晰、多态性高的引物ꎬ利用这 １８ 对 ＳＳＲ 引物对 ９６ 份

草莓品种资源进行扩增ꎬ共获得 １８４ 个条带ꎬ其中多

态性条带为 １７２ 个ꎬ不同引物扩增的多态性条带为

４ ~ １９ 个ꎬ平均为 ９􀆰 ５６ 个ꎮ 各引物的多态性条带百

分率在 ７５％ ~ １００％ 之间ꎬ平均为 ９１􀆰 ６３％ ꎬ说明所

选引物具有较高的多态性ꎮ 各位点 ＰＩＣ 值在

０􀆰 ５７２６ ~ ０􀆰 ８８８５ 之间ꎬ平均为 ０􀆰 ８０６６(表 ２)ꎮ 图 １
为引物 ＵＦＦａ１４Ｆ０８ 在部分品种(序号为 １ ~ ４０)中

的扩增图谱ꎮ
２􀆰 ２　 聚类分析

根据草莓品种来源ꎬ把 ９６ 份草莓品种资源分为

Ｍ:５０ ｂｐ ｍａｒｋｅｒꎻ１ ~ ４０:表 １ 中编号 １ ~ ４０ 的试验材料

Ｍ:５０ ｂｐ ｍａｒｋｅｒꎬ１￣４０:Ｔｈｅ ｍａｔｅｒｉｄｓ ｃｏｄｅｄ １￣４０ ｉｎ Ｔａｂｌｅ １

图 １　 引物 ＵＦＦａ１４Ｆ０８ 在部分品种中的扩增图谱

Ｆｉｇ. １　 ＰＣＲ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ｓｏｍｅ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｂｙ ｐｒｉｍｅｒ ＵＦＦａ１４Ｆ０８

４ 类:中国地方品种、中国选育品种、欧美品种和日

本品种ꎮ 根据 ９６ 个样品在 １８ 个 ＳＳＲ 位点检测的条

带数据ꎬ计算样品间的(Ｄｉｃｅ)遗传相似系数ꎬ并进行

聚类分析(图 ２)ꎮ 聚类结果表明一些系谱关系很近

的品种被很好的聚在一起ꎬ如硕香、硕蜜和硕丰ꎬ春
香和丰香ꎬ石莓 １ 号和石莓 ４ 号ꎬ春星和全明星ꎬ戈
雷拉和艾拉维拉ꎬ幸香和佐贺清香等ꎮ 此外ꎬ不同来

源的草莓品种的聚类是混杂的ꎬ并不是按照不同的

来源聚为明显的 ４ 类ꎮ 在遗传相似系数 ０􀆰 ７２ 处可

将所有的草莓资源分为 ２ 类ꎬ在第 Ｉ 类中包括 ３８ 份

草莓资源ꎬ其中以中国的地方品种居多(２０ 份)ꎬ另
外还包括 １３ 份欧美品种和 ５ 份日本品种ꎮ 在遗传

相似系数 ０􀆰 ７４ 处可将第 Ｉ 类分为 Ａ、Ｂ、Ｃ ３ 个亚类ꎬ
Ａ 亚类有 １６ 份资源ꎬ以中国地方品种为主ꎬ夹杂有

４ 份欧美品种ꎻ在 Ｂ 亚类中的 ２１ 份资源中ꎬ８ 份中国

地方品种较为紧密的聚在一起ꎬ绥棱和绥棱 ７ 号没

有被分开ꎬ可能是一个品种ꎻＣ 亚类为 １ 份欧美品种

里瓦ꎮ 在第 Ｉ 类中ꎬ中国地方品种被集中地聚成 ２
大类ꎬ分别处在 Ａ、Ｂ ２ 个亚类内ꎮ 在第 ＩＩ 类中ꎬ包
括 １６ 份中国选育品种、４ 份中国地方品种、１９ 份欧

美品种和 １９ 份日本品种ꎮ 中国地方品种比较集中

地聚在一起ꎻ中国选育的品种、欧美品种和日本品

种处在更加分散的状态ꎮ 中国的地方品种和中国

选育的品种表现出较远的亲缘关系ꎮ 在中国地方

品种中ꎬ以某些特性或产地、果型等命名的某一类

品种ꎬ在聚类图中并不是紧密的聚在一起ꎬ而是比

较分散ꎮ
２􀆰 ３　 不同类型草莓品种的遗传基础

对 ２４ 个中国地方品种、１６ 个中国选育品种、３２
个欧美品种和 ２４ 个日本品种的遗传距离分析表明

(表 ３)ꎬ中国地方品种和中国选育品种的遗传变异

幅度分别为 ０ ~ ０􀆰 ３８４２ 和 ０􀆰 ０９０５ ~ ０􀆰 ３９２０ꎬ而平均

遗传距离分别为 ０􀆰 ２２３５ 和 ０􀆰 ２４０７ꎻ欧美品种和日

本品种的遗传变异幅度分别为 ０ ~ ０􀆰 ４４１３ 和

０􀆰 ０６１３ ~ ０􀆰 ４３２９ꎮ 而平均遗传距离分别为 ０􀆰 ３１９４
和 ０􀆰 ２７１４ꎮ 欧美和日本品种的遗传变异幅度和平

均遗传距离均高于中国地方品种和中国选育品种ꎬ
因此相对于中国地方品种和中国选育品种来说ꎬ欧
美品种和日本品种具有更大的遗传多样性ꎬ具有更

宽的遗传基础ꎮ 这反映出欧美和日本草莓育种工作

基础较好ꎬ育种的时间长ꎬ选育出较多不同遗传类型

的草莓品种ꎮ

３　 讨论

本研究从 ６０ 对草莓 ＳＳＲ 引物中筛选出 １８ 对条

带清晰、多态性高的引物用于 ９６ 份草莓品种资源亲

缘关系的分析ꎮ 通过 ＳＳＲ 聚类分析ꎬ９６ 份草莓品

种资源的遗传相似系数在 ０􀆰 ６２ ~ １􀆰 ００ 之间ꎬ绝大多

１３４
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图 ２　 基于 ＳＳＲ 标记的 ９６ 份草莓品种聚类图

Ｆｉｇ􀆰 ２　 Ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ ｓｔｒａｗｂｅｒｒｙ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒ

表 ３　 不同类型草莓品种的遗传距离

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｙｐｅ ｏｆ ｓｔｒａｗｂｅｒｒｙ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ

品种类型

Ｔｙｐｅ ｏｆ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ
品种数

Ｎｏ. ｏｆ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ
最小遗传距离

Ｍｉｎｉｍｕｍ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ
最大遗传距离

Ｍａｘｉｍｕｍ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ
平均遗传距离

Ａｖｅｒａｇｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ

中国地方品种

Ｃｈｉｎｅｓｅ ｌａｎｄｒａｃｅｓ
２４ ０ ０􀆰 ３８４２ ０􀆰 ２２３５

中国选育品种

Ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｉｎ ｃｈｉｎａ
１６ ０􀆰 ０９０５ ０􀆰 ３９２０ ０􀆰 ２４０７

欧美品种

Ｅｕｒａｍｅｒｉｃａｎ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ
３２ ０ ０􀆰 ４４１３ ０􀆰 ３１９４

日本品种

Ｊａｐａｎｅｓｅ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ
２４ ０􀆰 ０６１３ ０􀆰 ４３２９ ０􀆰 ２７１４

２３４



　 ３ 期 韩柏明等:基于 ＳＳＲ 标记的草莓品种亲缘关系分析

数品种资源之间的遗传相似系数在 ０􀆰 ７０ 以上ꎬ说明

不同来源的草莓品种资源的亲缘关系很近ꎬ表明草

莓品种资源的遗传基础比较狭窄ꎬ这与 Ｔ. Ｍ. Ｓｊｕｌｉｎ
等[１８]对 １３４ 个北美草莓品种遗传多样性的研究结

果相似ꎮ 现代草莓栽培品种资源遗传基础狭窄的原

因可能是由于一方面现代栽培种凤梨草莓起源于法

国ꎬ起源地比较集中ꎬ导致凤梨草莓自身遗传基础的

狭窄ꎻ另一方面在凤梨草莓中仅少量性状优良的品

种参与了现代草莓栽培品种的起源ꎮ
从聚类分析结果看ꎬ来源不同的草莓品种资源

的聚类是混杂的ꎬ并不能分出明显的品种群ꎬ这与张

运涛等[１９]应用 ＡＦＬＰ 技术对草莓品种亲缘关系的

研究结果类似ꎮ 来源不同的品种在聚类图上表现出

整体分散ꎬ部分集中ꎬ这可能与所有现代草莓栽培品

种的起源地相同ꎬ其遗传基础相对狭窄有关ꎮ 现代

欧美品种的形成是欧洲品种和美洲品种彼此相互引

种和相互杂交形成的ꎬ彼此之间有很近的亲缘关系ꎻ
中国选育的品种和地方品种以及日本品种都直接的

或间接的来源于欧美品种ꎮ 因此拓宽现代草莓栽培

品种的遗传基础是今后草莓育种的重要课题ꎮ 在聚

类图中我国地方品种相对独立ꎬ与其他来源的品种

资源尤其是我国选育的品种之间表现出较远的亲缘

关系ꎬ这可能是因为我国的地方品种引进时间较长ꎬ
在长期的栽培过程中积累了一些适应性的无性系变

异ꎮ 今后应利用我国的一些地方品种作为亲本与欧

美品种、日本品种以及我国选育的新品种之间进行

杂交ꎬ可能会获得一些好的品系ꎮ
建国以来ꎬ我国草莓育种工作虽然选育出了一

批新品种ꎬ但对不同来源草莓品种遗传距离的分析

表明ꎬ中国选育品种和地方品种的遗传基础相对来

说仍然比较狭窄ꎮ 今后应加强育种工作ꎬ选育出适

应更多生态类型和具有更多特性的草莓品种ꎮ
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