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　 　 摘要:利用 ２１５ 对 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 引物对 ７０ 份河北省花生地方品种的遗传多样性进行了检测ꎬ结果表明ꎬ５８ 对引物在不同材料

间具有多态性ꎬ多态性引物比率为 ２６􀆰 ９８％ ꎮ 共扩增出 １６８ 个位点ꎬ其中 １５６ 个为多态性位点ꎻ不同 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 的多态性信息量

(ＰＩＣ )变幅为 ０􀆰 ０６３０ ~ ０􀆰 ９８２５ꎬ平均为 ０􀆰 ５２４４ꎮ 聚类分析结果表明ꎬ在阈值为 ８. ００ 时ꎬ可以将各地方品种明显分为 ２ 大类ꎬ第
Ⅰ类群包含所有普通型材料ꎬ第Ⅱ类群包含所有珍珠豆型和多粒型ꎮ 标记 － 性状相关分析获得了与 ５ 个农艺性状显著相关的

标记 １２ 对ꎬ可以应用于花生育种中农艺性状的分子标记辅助选择ꎮ
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花生是世界上重要的油料作物和植物蛋白来

源ꎬ在 １００ 多个国家和地区广泛种植[１] ꎮ 我国是

花生生产大国ꎬ种植面积、总产量分别居世界第 ２
位和第 １ 位[２] ꎮ 河北省是花生种植大省ꎬ常年种

植面积 ４２ 万 ｈｍ２ꎮ 由于其南北跨度大ꎬ花生种植

区域广泛ꎬ具有丰富的地方种质资源[３] ꎮ 我国早

期育成的花生品种ꎬ其亲本绝大多数都直接或间

接来自伏花生、狮头企、姜格庄半蔓、南充混选 １
号等少数优良亲本ꎬ遗传基础狭窄ꎬ个别年份病虫

害发生严重ꎬ品种的遗传脆弱性凸现[４￣５] ꎮ 种质资

源是作物遗传改良的物质基础ꎬ深入开展花生种

质资源的遗传多样性研究ꎬ发掘和利用优异种质

资源ꎬ进一步拓宽育成品种的遗传基础具有重要

意义ꎮ
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近年来ꎬ许多学者利用各种分子标记ꎬ对不同植

物学类型的花生种质资源的遗传多样性进行了研

究ꎮ Ｋ. Ｒ. Ｋｏｔｔａｐａｌｌｉ 等[６] 利用 ７１ 对 ＳＳＲ 对美国微

核心种质中的 ７２ 份种质进行了扫描ꎬ得出其遗传多

样性较为丰富ꎬ可以为花生遗传育种所利用ꎮ 姜慧

芳等[７]、任小平等[８]、Ｇ. Ｈ. Ｈｅ 等[９]分别用 ＰＡＰＤ 和

ＡＦＬＰ 标记对不同花生资源的遗传差异进行了鉴

定ꎬ结果表明不同标记扩增花生品种的多态性不完

全一致ꎮ 李杨等[１０] 利用 ＭＦＬＰ 标记分析了栽培种

花生的遗传多样性ꎬ表明 ＭＦＬＰ 标记在栽培种花生

中具有较丰富的多态性ꎮ Ｒ. Ｈ. Ｔａｎｇ 等[１１]利用 ＳＳＲ
分子标记研究了花生属种间亲缘关系ꎬ结果表明花

生属种间种质存在丰富的 ＤＮＡ 多态性ꎮ 姜慧芳

等[１２￣１３]建立了中国花生小核心种质ꎬ并利用 ＳＳＲ 标

记对中国花生小核心种质与 ＩＣＲＩＳＡＴ 核心种质资

源进行了比较ꎬ发现中国花生小核心种质遗传多样

性比 ＩＣＲＩＳＡＴ 核心种质丰富ꎬ发掘了高油酸种质资

源ꎬ并发现中国花生小核心种质中高油酸资源遗传

多样性丰富ꎮ 崔顺立等[１４] 用 ｇｅｎｏｍｉｃ￣ＳＳＲ 标记对

河北省花生地方品种的遗传多样性分析表明 ＳＳＲ 标

记可以明显区分普通型、珍珠豆型和多粒型ꎮ 康红

梅等[１５]研究了山西省 ７５ 份花生材料的表型及 ＳＳＲ
遗传多样性ꎬ得出 ＳＳＲ 数据能够比较真实地反映花

生品种间的亲缘关系ꎬ同时指出 ＳＳＲ 标记与农艺性

状的关系有待进一步研究ꎮ
ＥＳＴ￣ＳＳＲ 标记具有开发成本低、使用方便、可检

测复等位基因、共显性、来源于表达基因序列、与功

能基因连锁的机率高等特点ꎬ广泛应用于花生资源

的遗传多样性、遗传连锁图谱的构建和 ＱＴＬ 定位等

研究[１６￣１８]ꎮ 本研究利用本实验室自主开发的 ＥＳＴ￣
ＳＳＲ 和已公布的部分 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 引物ꎬ对河北省花生

地方品种进行了扩增ꎬ以期鉴定其多态性和实用性ꎬ
并通过性状￣标记相关分析ꎬ获得与花生重要农艺性

状相关的分子标记ꎬ为花生分子标记辅助选择育种

提供基础ꎮ

１　 材料与方法

１􀆰 １　 材料

７０ 份河北省花生地方品种均由本实验室提供ꎬ
品种名称、来源及植物学类型见表 １ꎮ ＥＳＴ￣ＳＳＲ 引

表 １　 供试花生地方品种及植物学类型

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｐｅａｎｕｔ ｌａｎｄｒａｃｅｓ ａｎｄ ｂｏｔａｎｉｃａｌ ｔｙｐｅｓ

编号

Ｃｏｄｅ
地方品种名称

Ｌａｎｄｒａｃｅ
地理来源

Ｏｒｉｇｉｎ
类型

ｔｙｐｅ
编号

Ｃｏｄｅ
地方品种名称

Ｌａｎｄｒａｃｅ
地理来源

Ｏｒｉｇｉｎ
类型

ｔｙｐｅ
编号

Ｃｏｄｅ
地方品种名称

Ｌａｎｄｒａｃｅ
地理来源

Ｏｒｉｇｉｎ
类型

ｔｙｐｅ

１ 遵化立秧 遵化市 普通 ２５ 大城花生 大城县 普通 ４９ 文安一窝猴 文安县 普通

２ 新河大一窝猴 新河县 普通 ２６ 盐山乌鸦窝 盐山县 普通 ５０ 深县大半蔓 深州市 普通

３ 河间半爬蔓 河间市 普通 ２７ 北大冉 清苑县 普通 ５１ 抚宁花生 抚宁县 普通

４ 辛农一窝猴 巨鹿县 普通 ２８ 高邑一窝猴 高邑县 普通 ５２ 迁西立秧 迁西县 普通

５ 滦平大花生 滦平县 普通 ２９ 扬母花生 唐山市 普通 ５３ 广宗扫角 广宗县 普通

６ 大粒花生 昌黎县 普通 ３０ 曲阳半蔓 曲阳县 普通 ５４ 束鹿花生 辛集市 普通

７ 新乐大拔茬 新乐市 普通 ３１ 滦县立秧 滦平县 普通 ５５ 秦皇岛立秧 秦皇岛市 普通

８ 交河一窝猴 交河县 普通 ３２ 石家庄花生 石家庄市 普通 ５６ 盐山半撒芳 盐山县 普通

９ 坝县花生 霸县 普通 ３３ 抚宁老爬蔓 抚宁县 普通 ５７ 盐山半撒蔓 盐山县 普通

１０ 易县一窝猴 易县 普通 ３４ 大名大秧花生 大名县 普通 ５８ 清苑一窝猴 清苑县 普通

１１ 武清一窝猴 武清县 普通 ３５ 滦县大秧 滦平县 普通 ５９ 保定红 保定市 普通

１２ 大名莲花 大名县 普通 ３６ 高邑半蔓 高邑县 普通 ６０ 平山中粒花生 平山县 珍珠豆

１３ 任丘铁把 任丘市 普通 ３７ 大红袍 保定市 普通 ６１ 肃宁小拔果 肃宁县 珍珠豆

１４ 肃宁花生 肃宁县 普通 ３８ 南清花生 南清县 普通 ６２ 芦龙小花生 芦龙县 珍珠豆

１５ 饶阳花生 饶阳县 普通 ３９ 文安爬蔓 文安县 普通 ６３ 农展多粒 唐山市 多粒

１６ 抚宁立秧 抚宁县 普通 ４０ 景县一窝猴 景县 普通 ６４ 深县四粒红 深州市 多粒

１７ 抚宁大粒 抚宁县 普通 ４１ 抚宁九秕楼 抚宁县 普通 ６５ 抚宁小紫粒 抚宁县 珍珠豆

１８ 迁安花生 迁安市 普通 ４２ 涿县一把揪 涿县 普通 ６６ 深县小拔果 深州市 珍珠豆

１９ 隆尧一窝猴 隆尧县 普通 ４３ 武邑花生 武邑县 普通 ６７ 巨鹿小花生 巨鹿县 珍珠豆

２０ 内丘一窝猴 内丘县 普通 ４４ 元氏半蔓果 元氏县 普通 ６８ 衡水一窝猴 衡水市 珍珠豆

２１ 丰润大花生 丰润县 普通 ４５ 任丘一窝猴 任丘市 普通 ６９ 河间小拔果 河间市 珍珠豆

２２ 河北大粒敦 唐山市 普通 ４６ 定县大花生 定州市 普通 ７０ 元氏一窝猴 元氏县 珍珠豆

２３ 大名一把揪 大名县 普通 ４７ 献县花窝 献县 普通

２４ 香河一窝猴 香河县 普通 ４８ 河间爬芳 河间市 普通

９１１１



植　 物　 遗　 传　 资　 源　 学　 报 １４ 卷

物 ２１５ 对ꎬ其中 ９２ 对为本试验开发[１８] ꎬ其余 １２３
对来自公开发表的文章ꎮ 引物由北京擎科公司

合成ꎮ
１􀆰 ２　 方法

１􀆰 ２􀆰 １　 田间种植　 田间试验于 ２０１０ 年在河北农业

大学作物育种中心进行ꎬ每个品种种植 ３ 行ꎬ单粒点

播ꎮ 行长 １ ｍꎬ行距 ０􀆰 ２７ ｍꎬ株距 ０􀆰 １ ｍꎬ３ 次重复ꎬ
采用完全随机区组设计ꎮ 试验区周围设 ３ 行保护

行ꎬ品种为冀农 ０５￣３ꎮ 初花期浇水 １ 次ꎬ７５０ ｍ３ / ｈｍ２ꎬ
其他栽培管理措施同大田ꎮ
１􀆰 ２􀆰 ２　 农艺性状的考察　 收获期每小区取有代表

性的 １０ 个单株ꎬ晒干后进行农艺性状的考察ꎬ包
括百果重、百仁重、出仁率、分枝数、单株结果

数等ꎮ
１􀆰 ２􀆰 ３　 ＤＮＡ 提取和 ＰＣＲ 扩增　 ＤＮＡ 提取和 ＰＣＲ
扩增采用崔顺立等[１４] 的方法进行ꎬ选取多态性、重
复性较好的引物进行分析ꎮ
１􀆰 ２􀆰 ４　 数据统计　 统计电泳图谱上有差异且易于

识别的多态性条带ꎬ有带记为 １ꎬ无带记为 ０ꎮ 计算

引物的多态性百分率和不同标记的多态性信息量

(ＰＩＣꎬｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔ)ꎮ
引物的多态性百分率 ＝ 多态性谱带数 /

总谱带数 × １００％
ＰＩＣ ＝ １ － Σｘ２

ｉ

其中 ｘ ｉ为第 ｉ 对引物扩增的多态性带在所有

供试材料中出现的频率ꎮ 利用 ＤＰＳＶｅｒｓｉｏｎ ７􀆰 ０５
软件ꎬ采用最长距离法对欧式距离进行聚类分

析ꎮ 使用 ＳＡＳ９􀆰 １􀆰 ３ 分析农艺性状与 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 标

记的相关性ꎬＰ 值检测性状和标记的相关是否有

统计学意义ꎮ ＮＣＢＩ Ｇｅｎｂａｎｋ 数据库比对标记相

关功能ꎮ

２　 结果与分析

２􀆰 １　 花生地方品种农艺性状表现

对 ７０ 个花生地方品种资源的主要农艺性状进

行统计分析(表 ２)ꎮ 结果表明ꎬ５ 个性状数值变化

均呈连续性ꎬ且变异丰富ꎬ其中ꎬ变异系数最大的为

分 枝 数ꎬ 最 小 的 为 出 仁 率ꎬ 变 幅 为 ３􀆰 ９０％ ~
２２􀆰 ８６％ ꎬ表明河北省花生地方品种农艺性状存在较

大变异ꎬ选择潜力较大ꎮ
２􀆰 ２　 不同引物扩增的多态性分析

２１５ 对引物在 ７０ 份材料间扩增ꎬ其中 ５８ 对引

物在不同材料间检测出多态性ꎬ多态性引物比率为

２６􀆰 ９８％ ꎮ 共检测出 １６８ 个位点ꎬ其中 １５６ 个为多态

表 ２　 花生地方品种主要农艺性状表现

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ａｇｒｏｎｏｍｉｃ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ ｐｅａｎｕｔ ｌａｎｄｒａｃｅｓ

农艺性状

Ａｇｒｏｎｏｍｉｃ ｔｒａｉｔ
平均值

Ａｖｅｒａｇｅ
最小值

Ｍｉｎ.
最大值

Ｍａｘ.
标准差

ｓ
变异系数(％ )

ＣＶ

百果重(ｇ) １６５􀆰 ２ ８２􀆰 ７ ２０９. ８ ３２􀆰 ４ １９. ６０

百仁重(ｇ) ６５􀆰 ５ ３５􀆰 ２ ８２􀆰 ５ １０􀆰 ８ １６􀆰 ４８

分枝数(个) １２􀆰 ６ ５􀆰 ７ １６􀆰 ７ ２􀆰 ８８ ２２􀆰 ８６

单株结果数(个) １４􀆰 ８ ９. ６ ２１􀆰 ６ １􀆰 ９６ １３􀆰 ２３

出仁率(％ ) ７１􀆰 ０ ６７. ２ ７８. ６ ２􀆰 ７７ ３􀆰 ９０

性位点ꎮ 不同引物间检测出的等位基因数目及多态

性信息量差异较大ꎬＰＩＣ 变幅为 ０􀆰 ０６３０(ＰＭｅ １５０３) ~
０􀆰 ９８２５(ＰＭｅ１９９６)ꎬ平均为 ０􀆰 ５２４４ꎮ ５８ 对引物在地

方品种中可扩增出 ２ ~ ６ 个多态性条带ꎬ平均每对扩

增 ２􀆰 ７ 个(表 ３ꎬ图 １)ꎬ表明 ５８ 对 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 引物扩增

花生地方品种的多态性较高ꎮ
２􀆰 ３　 河北省花生地方品种基于 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 的聚类

分析

５８ 对多态性引物在 ７０ 份供试材料中的扩增带

型经数字化后进行欧式聚类分析(图 ２)ꎮ 结果表

明ꎬ在阈值 ８. ００ 处可将 ７０ 份花生地方品种资源明

显分为 ２ 大类群ꎬ第Ⅰ类群包括 ５９ 份普通型材料ꎬ
第Ⅱ类群包括 １１ 份珍珠豆型、多粒型材料ꎬ珍珠豆

型与多粒型的亲缘关系较近ꎬ珍珠豆型及多粒型材

料没有完全区分开ꎻ而 ５９ 份普通型材料又被分为若

干亚群ꎮ 聚类结果表明河北省花生地方品种基于

ＥＳＴ￣ＳＳＲ 分类与植物学分类一致ꎬ在花生的遗传多

样性研究中ꎬＥＳＴ￣ＳＳＲ 标记同样具有很好的多态性

和实用性ꎮ
２􀆰 ４　 性状—标记相关分析

通过农艺性状与单标记的相关分析及显著性测

验ꎬ获得了 １２ 对与 ５ 个性状显著相关的 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 标

记(表 ４)ꎮ 其中标记 ＰＭｅ ４６ 与单株结果数显著相

关ꎻＰＭｅ ７５、ＰＭｅ ８３、ＰＭｅ ７０３ 与出仁率显著相关ꎻ
ＰＭｅ １５ 与百果重、百仁重、出仁率显著相关ꎻＰＭｅ
２５、ＰＭｅ ５３、ＰＭｅ ９９、ＰＭｅ １１９、 ＰＭｅ １２１ 与百果重、
百仁重、出仁率、单株结果数显著相关ꎻ ＰＭｅ ８１ 与

百果重、出仁率、分枝数、单株结果数显著相关ꎻ
ＰＭｅ １２０ 与百果重、百仁重、出仁率、分枝数、单株结

果数显著相关ꎮ 对 １２ 对 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 进行了相关功能

推测ꎬ结果表明 ＰＭｅ ５３、ＰＭｅ １１９ 与代谢酶相关ꎬ
ＰＭｅ ８１ 与花生抗性相关的基因簇相关ꎻＰＭｅ ９９ 与乙

烯响应转录因子相关ꎻＰＭｅ １２０、ＰＭｅ １２１ 与机械强度

相关ꎻ与出仁率相关的 ３ 对标记功能未知或未确定ꎮ
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表 ３　 不同 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 引物扩增的多态性结果

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＥＳＴ￣ＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓ

引物

Ｐｒｉｍｅｒ
总位点数

Ｔｏｔａｌ ａｌｌｅｌｅｓ
多态性位点数

Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ａｌｌｅｌｅｓ
多态性比例(％)
Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｒａｔｉｏ

多态性

信息量 ＰＩＣ
引物

Ｐｒｉｍｅｒ
总位点数

Ｔｏｔａｌ ａｌｌｅｌｅｓ
多态性位点数

Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ａｌｌｅｌｅｓ
多态性比例(％)
Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｒａｔｉｏ

多态性

信息量 ＰＩＣ

ＰＭｅ ２ ３ ３ １００ ０􀆰 ３９２５ ＰＭｅ ８５ ３ ２ ６７ ０􀆰 ７７１６

ＰＭｅ ７ ２ ２ １００ ０􀆰 ３２１８ ＰＭｅ ８７ ４ ３ ７５ ０􀆰 ５６８５

ＰＭｅ ８ ２ ２ １００ ０􀆰 ２５９９ ＰＭｅ ８９ ６ ６ １００ ０􀆰 ６４５３

ＰＭｅ １４ ２ １ ５０ ０􀆰 ０８６３ ＰＭｅ ９４ ４ ４ １００ ０􀆰 ６８２２

ＰＭｅ １５ ３ ２ ６７ ０􀆰 ７７１６ ＰＭｅ ９５ ６ ６ １００ ０􀆰 ８６８４

ＰＭｅ １６ ２ ２ １００ ０􀆰 ２７２５ ＰＭｅ ９９ ４ ４ １００ ０􀆰 ８１５０

ＰＭｅ １７ ２ ２ １００ ０􀆰 ７７１６ ＰＭｅ１００ ３ ３ １００ ０􀆰 ８７１９

ＰＭｅ １８ ２ ２ １００ ０􀆰 ７９２２ ＰＭｅ１０１ ４ ４ １００ ０􀆰 ５１７２

ＰＭｅ ２２ ３ ３ １００ ０􀆰 ５６８５ ＰＭｅ１０６ ３ ３ １００ ０􀆰 ３７７１

ＰＭｅ ２３ ２ ２ １００ ０􀆰 ７６４５ ＰＭｅ１０７ ３ ３ １００ ０􀆰 ５９３９

ＰＭｅ ２５ ４ ３ ７５ ０􀆰 ８８２３ ＰＭｅ１１９ ２ ２ １００ ０􀆰 ２４７２

ＰＭｅ ３１ ２ １ ５０ ０􀆰 ４５９３ ＰＭｅ１２０ ３ ３ １００ ０􀆰 ６８２２

ＰＭｅ ３４ ３ ３ １００ ０􀆰 ２３０１ ＰＭｅ １２１ ５ ５ １００ ０􀆰 ６９１０

ＰＭｅ ３５ ３ ３ １００ ０􀆰 ５８１３ ＰＭｅ ７０３ ２ ２ １００ ０􀆰 ４８０８

ＰＭｅ ３７ ２ ２ ５０ ０􀆰 ２２１５ ＰＭｅ ７１７ １ １ １００ ０􀆰 ２９７４

ＰＭｅ ４６ ３ ２ ６７ ０􀆰 ７５００ ＰＭｅ ９０２ ２ ２ １００ ０􀆰 １１４２

ＰＭｅ ５３ ５ ４ ８０ ０􀆰 ６３０５ ＰＭｅ １２０９ １ １ １００ ０􀆰 ３６９４

ＰＭｅ ５９ ３ ３ １００ ０􀆰 ６１８５ ＰＭｅ １２７７ ２ ２ １００ ０􀆰 １６８７

ＰＭｅ ６０ ２ ２ １００ ０􀆰 ２５９９ ＰＭｅ １３４６ ２ ２ １００ ０􀆰 １２８０

ＰＭｅ ６２ ５ ５ １００ ０􀆰 ６５４０ ＰＭｅ １３８１ １ １ １００ ０􀆰 ２４７２

ＰＭｅ ６４ ５ ５ １００ ０􀆰 ７１６６ ＰＭｅ １３８９ ２ ２ １００ ０􀆰 １５５２

ＰＭｅ ６５ ４ ４ １００ ０􀆰 ８６７０ ＰＭｅ １４３５ ２ ２ １００ ０􀆰 １２８０

ＰＭｅ ６６ ４ ４ １００ ０􀆰 ７６０９ ＰＭｅ １５０３ １ １ １００ ０􀆰 ０６３０

ＰＭｅ ６８ ２ ２ １００ ０􀆰 ７５００ ＰＭｅ １５２２ ２ １ ５０ ０􀆰 ２７２５

ＰＭｅ ７１ ２ ２ １００ ０􀆰 ７６４５ ＰＭｅ １６３３ ２ ２ １００ ０􀆰 ２０８４

ＰＭｅ ７５ ５ ５ １００ ０􀆰 ６８１１ ＰＭｅ １８１７ ２ ２ １００ ０􀆰 ２７２５

ＰＭｅ ８１ ３ ３ １００ ０􀆰 ８９２１ ＰＭｅ １８８８ １ １ １００ ０􀆰 １６８７

ＰＭｅ ８２ ４ ４ １００ ０􀆰 ７８５４ ＰＭｅ １９９６ ３ １ ３３ ０􀆰 ９８２５

ＰＭｅ ８３ ６ ６ １００ ０􀆰 ９１７８ ＰＭｅ ２１９８ ２ １ ５０ ０􀆰 ６００１

Ｍ:Ｍａｒｋｅｒꎻ１ ~ １７ 同表 １ 编号　 １￣１７ａｒｅ ａｓ ｓａｍｅ ａｓ ｔａｂｌｅ １

图 １　 引物 ＰＭｅ ９５ 在部分材料间扩增电泳图

Ｆｉｇ. １　 Ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｂａｎｄｓ ｏｆ ｐｒｉｍｅｒ ＰＭｅ ９５ ｉｎ ｐａｒｔ ｏｆ ｍａｔｅｒｉａｌｓ
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图 ２　 花生地方品种基于 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 标记的聚类树状图

Ｆｉｇ. ２　 Ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ ｔｈｅ ｐｅａｎｕｔ ｌａｎｄｒａｃｅｓ
ｂａｓｅｄ ｏｎ ＥＳＴ￣ＳＳＲ

３　 讨论

国内外学者利用分子标记对花生种质资源的遗

传多样性进行了较多研究ꎬ但对其所携带的优异性

状及其关联分子标记的研究较少ꎮ Ｍ. Ｄ. Ｂｕｒｏｗ
等[１９]首次从二倍体的花生野生资源中获得了抗线

虫的资源ꎬ并利用分离群体分组分析法 ( ＢＳＡꎬ
ｂｕｌｋｅｄ ｓｅｇｒｅｇａｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ)获得了与抗性基因连锁的

３ 个 ＲＡＰＤ 标记:ＲＫＮ２２９、ＲＫＮ４１０、ＲＫＮ４４０ꎮ 洪彦

彬等[２０]利用 ＳＳＲ 标记对花生抗黄曲霉性状进行关联

分析ꎬ发现 １ 对 ＳＳＲ 标记的带型能直接区分抗、感品

种ꎬ推断该标记可能与一个贡献率较大的抗黄曲霉基

因连锁ꎮ Ｈ. Ｆ. Ｊｉａｎｇ 等[２１] 利用 ＳＳＲ 和 ＡＦＬＰ 标记获

得了花生抗青枯病的分子标记ꎮ 黄莉等[２２]利用 ＳＳＲ
标记对 ＩＣＲＩＳＡＴ 花生微核心种质农艺性状和黄曲霉

抗性进行关联分析ꎬ获得了农艺性状和黄曲霉抗性相

关的增效和减效等位变异ꎬ并发掘了 ＩＣＧ６０２２ 等携带

优良等位变异的载体品种ꎮ 本研究采用最长距离法

在阈值为 ８. ００ 时将地方品种分为普通型及珍珠豆型

和多粒型 ２ 大类群ꎬ与崔顺立等[１４]利用 ｇｅｎｏｍｉｃ￣ＳＳＲ
对河北省花生地方品种进行遗传多样性分析相比较ꎬ
虽然使用的聚类方法和引物类型不同ꎬ但聚类结果都

可以将不同类型的品种明显区分ꎬ说明使用 ＥＳＴ￣ＳＳＲ
研究花生的遗传多样性是有效的ꎮ 另外ꎬ本研究结合

５ 个农艺性状进行了性状—标记相关分析ꎬ获得了 １２
对与 ５ 个农艺性状显著相关的 ＥＳＴ￣ＳＳＲꎬ并对其相关

功能进行了推测ꎬ为进一步研究这些农艺性状相关基

因、功能标记及分子标记辅助选择提供了可能ꎮ
表 ４　 农艺性状相关的分子标记及其相关功能推测

Ｔａｂｌｅ ４　 Ａｇｒｏｎｏｍｉｃ ｔｒａｉｔｓ ｒｅｌａｔｅｄ ＥＳＴ￣ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒ ａｎｄ ｉｔｓ ｃｏｎｊｅｃｔｕｒｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎ

标记

Ｍａｒｋｅｒ
登录号

ＮＣＢＩ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ
重复基元

Ｒｅｐｅａｔ ｍｏｔｉｆ
引物序列(５′￣３′)

Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ(５′￣３′)
相关性状

Ｒｅｌａｔｅｄ ｔｒａｉｔ
标记相关功能推测

Ｒｅｌａｔｅｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ
ｃｏｎｊｅｃｔｕｒｅ

Ｐ 值

Ｐ ｖａｌｕｅ

ＰＭｅ ４６ ＶＢＬ６＿６０＿Ｉ２１＿Ｅ００１􀆰 ｇ１ (ＴＣ)１４ Ｆ:ＣＴＧＡＡＴＣＣＡＴＴＴＴＧＧＴＣＣＴＣＡ
Ｒ:ＣＡＡＧＴＴＧＣＴＡＡＧＣＡＣＣＡＣＧＡＧ

单株结果数 水稻 ３ 号染色体

基因片段

< ０􀆰 ０００９

ＰＭｅ ７５ ＣＬ１５１６１Ｃｏｎｔｉｇ１ (ＧＡ)１１ Ｆ:ＧＡＧＧＡＧＴＧＴＧＡＧＧＴＴＣＴＧＡＣＧ
Ｒ:ＴＧＧＴＴＣＡＴＴＧＣＡＴＴＴＧＣＡＴＡＣ

出仁率 未确定 < ０􀆰 ０００８

ＰＭｅ ８３ ＶＢＬ１＿３＿Ｂ１９＿Ｅ００１􀆰 ｇ１ (ＣＡＡ)１９ Ｆ:ＣＡＴＣＣＣＡＴＣＡＴＴＴＴＣＣＣＴＣＴＴ
Ｒ:ＴＡＣＡＧＴＧＡＡＧＧＴＧＧＧＡＴＣＣＴＧ

出仁率 未确定 < ０􀆰 ０００１

ＰＭｅ ７０３ ＶＢＬ１＿５＿Ｆ０６＿Ｅ００１􀆰 ｇ１ (ＴＡＡ)４ Ｆ:　 ＣＧＣＣＣＴＣＣＴＴＣＴＴＣＧＴＴＣＡ
Ｒ:ＴＣＴＴＧＣＣＣＧＴＴＧＴＴＴＣＴＧＴＴＴＡＧ

出仁率 未知 < ０􀆰 ０００２

ＰＭｅ １５ ＶＢＬ６＿４０＿Ｇ１４＿Ｅ００１􀆰 ｇ１ (ＴＣＴ)４ Ｆ:ＣＣＴＣＡＣＴＴＣＴＴＴＴＴＧＣＡＴＧＧＴ
Ｒ:ＴＧＧＡＡＡＧＧＡＡＡＴＧＡＴＴＴＧＧＴＧ

百果重ꎬ百仁重ꎬ
出仁率

未知 < ０􀆰 ０００１

ＰＭｅ ２５ ＣＬ１Ｃｏｎｔｉｇ３２７９ (ＴＴＣ)６ Ｆ:ＣＧＣＣＡＡＡＡＧＡＡＧＡＡＧＡＧＡＡＧＣ
Ｒ:ＡＴＣＣＣＣＡＣＣＡＡＣＡＡＴＡＣＡＴＧＡ

百果重ꎬ百仁重ꎬ
出仁率ꎬ单株结果数

富含亮氨酸

重复序列的蛋白质

< ０􀆰 ０００１

２２１１
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表 ４(续)

标记

Ｍａｒｋｅｒ
登录号

ＮＣＢＩ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ
重复基元

Ｒｅｐｅａｔ ｍｏｔｉｆ
引物序列(５′￣３′)

Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ(５′￣３′)
相关性状

Ｒｅｌａｔｅｄ ｔｒａｉｔ
标记相关功能推测

Ｒｅｌａｔｅｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ
ｃｏｎｊｅｃｔｕｒｅ

Ｐ 值

Ｐ ｖａｌｕｅ

ＰＭｅ ５３ ＣＬ１Ｃｏｎｔｉｇ３８９ (ＧＴ)１６ Ｆ:ＡＡＴＧＴＣＡＡＧＧＣＴＧＣＴＣＡＡＧＡ
Ｒ:ＣＡＴＴＣＣＡＡＴＣＴＴＴＣＣＣＴＣＣＡ

百果重ꎬ百仁重ꎬ
出仁率ꎬ单株结果数

与二磷酸果糖酶相关 < ０􀆰 ０００１

ＰＭｅ ９９ ＣＬ１Ｃｏｎｔｉｇ１１３０３ (ＴＣ)１５ Ｆ:ＧＣＡＡＴＴＴＡＴＧＴＧＣＡＣＣＣＴＴＴＴ
Ｒ:ＣＧＣＴＴＧＡＣＡＣＣＡＡＴＧＡＡＧＴＣＴ

百果重ꎬ百仁重ꎬ
出仁率ꎬ单株结果数

乙烯响应转录

因子相关

< ０􀆰 ０００１

ＰＭｅ １１９ ＣＬ１Ｃｏｎｔｉｇ３３８１ (ＴＣ)１８ Ｆ:ＡＧＡＡＡＣＡＣＧＣＧＴＡＧＴＧＧＡＡＴＧ
Ｒ:ＣＣＧＴＧＣＣＧＴＴＴＡＣＴＣＴＣＡＣＴ

百果重ꎬ百仁重ꎬ
出仁率ꎬ单株结果数

大豆腺甘酸激酶相关 < ０􀆰 ０００１

ＰＭｅ １２１ ＶＢＬ６＿９＿Ｆ１２＿Ｅ００１􀆰 ｇ１ (ＴＣ)１４ Ｆ:ＡＴＧＣＴＣＴＣＡＧＴＴＣＴＴＧＣＣＴＧＡ
Ｒ:ＣＡＧＡＣＡＴＡＡＣＡＧＴＣＡＧＴＴＴＣＡＣＣ

百果重ꎬ百仁重ꎬ
出仁率ꎬ单株结果数

与机械强度相关 < ０􀆰 ０００１

ＰＭｅ ８１ ＶＢＬ１＿１８＿Ｇ０５＿Ｅ００１􀆰 ｇ１ (ＴＡＴＣ)８ Ｆ:ＴＣＣＴＴＣＣＣＡＣＡＡＴＡＡＣＡＡＴＧＡＡ
Ｒ:ＧＡＧＧＡＧＡＡＡＡＣＡＴＧＧＣＣＴＡＡＡＡ

百果重ꎬ出仁率ꎬ
分枝数ꎬ单株结果数

花生 ＡＨＦ￣２０５Ｄ０４ＮＢＳ￣
ＬＲＲ 基因簇

< ０􀆰 ０００１

ＰＭｅ １２０ ＣＬ１３Ｃｏｎｔｉｇ２ (ＧＡ)１２ Ｆ:ＡＴＧＣＴＣＴＣＡＧＴＴＣＴＴＧＣＣＴＧＡ
Ｒ:ＡＡＧＧＡＧＣＣＡＧＣＴＡＧＣＴＡＣＡＴＡＧＴ

百果重ꎬ百仁重ꎬ
出仁率ꎬ分枝数ꎬ

单株结果数

与机械强度相关 < ０􀆰 ０００５

近年来多态性分子标记的缺乏仍是制约花生分

子标记辅助选择的瓶颈ꎮ 截至目前ꎬ来源于花生栽

培种、野生种的各种 ＳＳＲ 分子标记有 ９２７４ 个ꎬ其中

ＥＳＴ￣ＳＳＲ 有 ５９４６ 个ꎬ通过扩增 ８ 个栽培种发现其多

态性只有 １４􀆰 ５％ [ ２３]ꎮ 整合栽培种花生遗传连锁图

谱ꎬ标记最多的有 １１１４ 个[ ２４]ꎻ整合有栽培种和野生

种的花生遗传连锁图ꎬ标记最多的有 ３６９３ 个[２５]ꎬ因
此ꎬ对于拥有 ２０ 个连锁群的花生基因组而言ꎬ分子

标记数还较少ꎬ不能满足分子标记辅助育种的要求ꎮ
随着第 ２ 代测序技术的发展ꎬ花生基因组测序的启

动ꎬ相信会有更多的 ＳＮＰ 和 ＩｎＤｅｌ 等分子标记被开

发出来ꎬ为进一步开展花生功能标记、基因发掘和分

子标记辅助育种创造条件ꎮ
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