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　 　 摘要:野生种醋栗番茄包含丰富的变异ꎬ具有众多优良性状ꎮ 本研究对从世界不同地区收集的 ４３３ 份醋栗番茄遗传资源

进行了表型鉴定及遗传多样性分析ꎮ 表型鉴定结果表明ꎬ在收集的 ４３３ 份醋栗番茄中约有 １４％ 为樱桃番茄ꎬ３７０ 份典型醋栗

番茄中约 ２２％的材料存在不同程度的分离ꎮ 群体变异分析表明ꎬ不同性状间变异系数存在较大差异ꎬ其中柱头变异系数最

大ꎬ为 ５６􀆰 ７１６％ ꎻ花瓣数遗传稳定ꎬ变异系数最小ꎬ为 ２􀆰 ０８２％ ꎻ相关分析表明ꎬ多个性状间存在显著相关性ꎻ利用表型和基因型

数据聚类均将醋栗番茄群体划分为两大类群ꎻ主成分分析表明ꎬ坐果率、单果重、可溶性固形物对变异的贡献率较大ꎮ 研究结

果将为利用醋栗番茄进行栽培种番茄遗传改良奠定一定的基础ꎮ
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番茄( Ｓｏｌａｎｕｍ ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｕｍ Ｌ. )是重要蔬菜作

物ꎬ广泛栽培于世界各地ꎮ 在驯化过程中ꎬ由于人类

的长期高压选择ꎬ栽培种番茄(Ｓ. ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｕｍ Ｌ. )的

遗传背景已变得越来越狭窄[１￣２]ꎻ而番茄野生资源

分布广泛ꎬ特别是在适应周围不断变化环境的进程

中ꎬ保留和演化出了十分丰富的变异ꎬ为栽培种番茄
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的遗传改良提供了遗传基础[３￣４]ꎮ 番茄共包括 １６
个野生或近缘野生种[５]ꎬ其中醋栗番茄与栽培种番

茄的亲缘关系最近[５￣６]ꎬ可与栽培种直接杂交ꎬ易于

优良性状的快速转育ꎬ在栽培种的遗传改良过程中

发挥了重要作用ꎮ
种质资源遗传多样性的分析对于鉴别特异种

质、确定核心资源、提高育种效率具有重要意义ꎮ 醋

栗番茄起源于秘鲁北部并沿太平洋海岸扩散[７]ꎮ
前人研究表明ꎬ厄尔尼诺南徊(ＥＮＳＯꎬＥＩ Ｎｉñｏ Ｓｏｕｔｈ￣
ｅｒｎ Ｏｓｃｉｌｌａｔｉｏｎ)对醋栗番茄的分布也产生了一定影

响[８]ꎮ 大多数醋栗番茄分布在太平洋沿岸的秘鲁

和厄瓜多尔[９￣１０]ꎬ而且秘鲁中心群体一般花较大ꎬ花
药较长ꎬ柱头外露ꎬ趋于虫媒异交ꎻ相反秘鲁南部和

北部以及厄瓜多尔群体的花较小ꎬ柱头正常[９]ꎮ 研

究发现醋栗番茄包含众多优良园艺性状ꎬ如抗

病[１１￣１３]、抗虫[１４]、抗杂草[１５]、耐寒[１６￣１７]、耐盐[１８￣１９]、
耐旱[２０￣２１]、高品质[２２￣２３] 等ꎮ 因此ꎬ醋栗番茄为栽培

种番茄遗传改良提供了较为丰富的遗传变异ꎮ 近些

年ꎬ虽然快速发展的分子标记为农作物遗传多样性

分析提供了有力工具[２４￣２５]ꎬ特别是随着栽培种番茄

Ｈ１７０６、醋栗番茄 ＬＡ１５８９、潘那利番茄(Ｓ. ｐｅｎｎｅｌｌｉｉ)
ＬＡ０７１６ 基因组测序和大量遗传资源重测序的完

成[２６￣２８]ꎬ为从基因组水平深入挖掘现有遗传资源提

供了良好平台ꎮ 截至目前为止ꎬ虽然已从醋栗番茄

挖掘了抗病、品质、抗逆等多个性状ꎬ但对于醋栗番

茄优良性状挖掘的多数研究仍停留在个别材料ꎬ对
于群体的遗传分布、变异、进化等还缺乏深入了解ꎮ
最近ꎬＥ. Ｓ. Ｒａｏ 等[２４]结合表型性状和 ＳＳＲ 标记对亚

洲蔬菜研究发展中心 ( ＡＶＲＤＣꎬ Ａｓｉａｎ Ｖｅｇｅｔａｂｌｅ
Ｒｅｓｅａｒｃｈ ａｎｄ Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ Ｃｅｎｔｅｒ)收集的起源于 １４
个国家的 １９０ 份醋栗番茄资源材料进行了初步分

析ꎬ构建了包含 ７５ 份资源的醋栗番茄核心种质ꎬ初
步明确了醋栗番茄的群体结构ꎮ 针对醋栗番茄资源

丰富、分布广泛、易于自交、与栽培种亲缘关系较近

等特点ꎬ本研究收集整理了来自全球不同遗传资源

中心的 ４３３ 份醋栗番茄资源ꎬ对其进行了初步表型

鉴定和基因型分析ꎬ目的是更为深入了解其遗传多

样性ꎬ结果将为深入了解醋栗番茄群体变异及栽培

种遗传改良提供一定的依据ꎮ

１　 材料与方法

１􀆰 １　 试验材料

试验材料共 ４３３ 份ꎬ其中 ２３６ 份来自美国番茄遗

传资源中心(ＴＧＲＣꎬＴｏｍａｔｏ Ｇｅｎｅｔｉｃ Ｒｅｓｏｕｒｃｅ Ｃｅｎｔｅｒ)ꎬ

１６４ 份来自 ＡＶＲＤＣꎬ３０ 份来自荷兰遗传资源中心

(ＣＧＮꎬＣｅｎｔｅｒ ｏｆ Ｇｅｎｅｔｉｃ Ｒｅｓｏｕｒｃｅ)ꎬ２ 份来自加拿大

植物遗传资源中心(ＰＧＲＣꎬＰｌａｎｔ Ｇｅｎｅｔｉｃ Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ
Ｃｅｎｔｒｅ)ꎬ１ 份来自西班牙[２９]ꎮ
１􀆰 ２　 栽培方法

２０１４ 年 ３ 月初将上述材料播种于中国农业科

学院蔬菜花卉研究所顺义试验农场温室ꎬ育苗采用

５０ 孔穴盘ꎬ每品系播种 ２０ 株ꎬ育苗基质为草炭和蛭

石(２∶ １)及有机肥料ꎮ 田间管理按照常规进行ꎬ昼
温 ２５ ~ ２８ ℃ꎬ夜温 １５ ~ １８ ℃ꎬ每 ７ ｄ 浇水 １ 次ꎬ每
隔 ２ 周浇施 ０􀆰 ５％的磷酸二氢钾溶液ꎮ 待幼苗长到

５ ~ ６ 片真叶时ꎬ选取 １０ 株大小均匀一致的幼苗定

植于大田ꎮ
１􀆰 ３　 ＤＮＡ 提取和基因分型

基因组 ＤＮＡ 提取采用 ＣＴＡＢ 法[３０]ꎬＰＣＲ 扩增

体系(４ μＬ):ＤＮＡ(５ ｎｇ / μＬ)２ μＬꎬ２ × ＫＡＳＰａｒ Ｍｉｘ
２ μＬꎬ引物混合液 ０􀆰 ０５５ μＬꎮ ＫＡＳＰａｒ 引物预混体

系(１００ μＬ):位点特异引物 Ａ１ 为 １２ μＬꎬ位点特异

引物 Ａ２ 为 １２ μＬꎬ共用引物 Ｃ 为 ３０ μＬꎬｄｄＨ２Ｏ 为

４６ μＬꎮ 基于 Ｐｉｍｅ￣Ｂｒｕｃｅ、ＬＡ１５７４、ＬＡ２０３９、ＬＡ１２４６、
ＬＡ０３７３、 ＬＡ１５７９、ＬＡ１５８９、ＬＡ０４４２、ＬＡ１３７５、ＬＡ１２６９、
ＬＡ１５２１ 和 ＴＯ￣９３７ 等重测序数据开发了 ５９ 个 ＳＮＰ
标记ꎬ其中 １８ 个在醋栗番茄群体呈现丰富的多态

性(表 １)ꎮ 利用 ＫＡＳＰａｒ 平台进行基因分型ꎬ每个

表 １　 ＳＮＰ 多态标记信息

Ｔａｂｌｅ １　 ＳＮＰ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｍａｒｋｅｒｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ

编号

Ｃｏｄｅ
标记

Ｍａｒｋｅｒｓ
物理位置

Ｐｏｓｉｔｉｏｎ
染色体

Ｃｈｒ.

１ ＣＳＮＰ１１ １５８４８７５３ ２

２ ＤＳＮＰ１０ １５３４８７７３ ３

３ ＥＳＮＰ１８ ３２３９５４５６ ４

４ ＥＳＮＰ２８ ４４８３６０６４ ４

５ ＦＳＮＰ１ １３５９３４５ ５

６ ＦＳＮＰ３３ ４９２８０６０４ ５

７ ＧＳＮＰ２８ ４３５２５１１７ ６

８ ＩＳＮＰ１ ５１８３０ ８

９ ＩＳＮＰ３４ ５７８００３２６ ８

１０ ＪＳＮＰ２０ ４２６８３１７１ ９

１１ ＪＳＮＰ３４ ６３２０７１３０ ９

１２ ＤＳＮＰ１ ８９１０８４ ３

１３ ＥＳＮＰ１０ １６７８４１１４ ４

１４ ＥＳＮＰ３７ ６０４５２７７７ ４

１５ ＦＳＮＰ２２ ３１２３７５００ ５

１６ ＧＳＮＰ１ ４３１６７１ ６

１７ ＫＳＮＰ１７ ２２５５１５２０ １０

１８ ＫＳＮＰ４０ ６２１２２９２６ １０

２１６



　 ４ 期 冯晶晶等:醋栗番茄 Ｓｏｌａｎｕｍ ｐｉｍｐｉｎｅｌｌｉｆｏｌｉｕｍ 遗传多样性分析

ＫＡＳＰａｒ 标记含有 ３ 条引物序列:Ａ１、Ａ２、Ｃꎬ其中 Ｃ
为反向互补序列ꎬＡ１ 和 Ａ２ 只有其末端的 ＳＮＰ 位点

存在差异ꎬ在 Ａ１、Ａ２ 的 ５′端分别连接各自的接头序

列 ５′ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴ３′ 和 ５′ ＧＡＡＧ￣
ＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴ３′ꎬ此两端接头序列能与

Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ 里带有荧光的序列互补配对激发荧光ꎮ
１􀆰 ４　 性状测定方法

表型测定方法具体参照«番茄种质资源描述

规范和数据标准» [３１] 并进行适当修改ꎮ 其中叶片

颜色利用 ＳＰＡＤ５０２ 叶绿素含量测定仪测定ꎬ每份

材料测定 １０ 株ꎬ在成株期测定生长点下部 ５ 片功

能叶ꎻ花序类型分别是单花序记为 １ꎬ双歧复花序

记为 ２ꎬ多歧复花序记为 ３ꎻ花瓣大小分 ３ 级ꎬ小花

瓣记为 １ꎬ较大花瓣记为 ３ꎬ介于中间的记为 ２ꎻ柱
头长短依据是否外露及外露程度判定ꎬ外露较多

的记为 １ꎬ基本与花药平齐的记为 ２ꎬ藏于花药内

部的记为 ３ꎻ生长类型是匍匐型记为 １ꎬ直立型记

为 ２ꎬ半直立型记为 ３ꎻ果肩是无果肩记为 １ꎬ浅绿

果肩记为 ２ꎬ绿果肩记为 ３ꎻ幼果颜色是浅绿色记

为 １ꎬ淡灰绿记为 ２ꎬ苹果绿或中绿记为 ３ꎬ黄绿记

为 ４ꎬ深绿记为 ５ꎻ萼片类型分为包被、基平、上翘、
直立、上卷、包卷ꎬ分别记为 １、２、３、４、５、６ꎻ坐果率

是根据前 ５ 穗花序的开花数与坐果数ꎬ计算坐果

率ꎻ可溶性固形物含量 ( ＳＳＣ％ )采用手持折光仪

(日本 ＡＴＡＧＯ ３４５２ 便携式折糖仪)测定ꎬ每份材料

从不同植株共取 ２０ 个完全红熟的果实ꎬ打成匀浆ꎬ
在室温 ２０ ~ ２３ ℃条件下测定ꎻ单果重也是选取 ２０

个大小均匀一致的成熟果实称量ꎬ计算果实的平均

重量ꎻ红熟期为 ５０％ 植株的第 １ 穗果实转色的时

间ꎬ２０１４ 年 ６ 月 ４ 日前转红的记为早熟 １ꎬ６ 月 ４￣１０
日转红的记为中熟 ２ꎬ６ 月 １０ 日以后转红的记为晚

熟 ３ꎻ花瓣数目记录每朵花的花瓣数量ꎮ
１􀆰 ５　 数据分析

利用 ＳＡＳ ９􀆰 ２ 分别计算变异系数、Ｐｅａｒｓｏｎ 相关

系数、主成分分析ꎻ利用 ＧＧＴ２ 软件[３２]ꎬ根据表型数

据ꎬ计算任意两份材料间的遗传距离ꎻ根据遗传距离

信息ꎬ利用 ＭＥＧＡ ５􀆰 ０５ 的邻接方法(Ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣Ｊｏｉｎ￣
ｉｎｇ)进行聚类分析ꎮ

２　 结果与分析

２􀆰 １　 醋栗资源材料的来源及地理分布

本试验收集的 ４３３ 份醋栗番茄遗传资源中ꎬ２９９
份材料已明确其来源地ꎬ包括 ２１０ 份来自秘鲁ꎬ４３
份来自厄瓜多尔ꎬ２７ 份来自墨西哥ꎬ９ 份来自美国ꎬ
各 ２ 份分别来自加拿大和危地马拉ꎬ各 １ 份来自老

挝、阿根廷、印度尼西亚、委内瑞拉、哥伦比亚和英

国[２４]ꎬ１３４ 份材料来源未知ꎮ 其中来自 ＴＧＲＣ 的

１９０ 份资源材料标注详细的经纬度信息ꎬ根据经纬

度信息ꎬ利用 ＧｏｏｇｌｅＥａｒｔｈ＿７􀆰 １􀆰 ５ 定位了 １９０ 份野生

醋栗资源的地理位置(图 １)ꎬ该些资源分布范围是

从 ７０􀆰 ５２°Ｗ 到 ９０􀆰 ９７°Ｗꎬ纬度范围从 １７􀆰 ８３° Ｓ 到

０􀆰 ８７°Ｎꎬ其中分布在最南端的资源是 ＬＡ１６７０ꎬ最北

端的资源是 ＬＡ１２３７ꎬ最西边的资源是 ＬＡ１６７０ꎬ最东

边的资源是 ＬＡ２８５７ꎮ

图 １　 部分醋栗番茄分布图

Ｆｉｇ􀆰 １　 Ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ Ｓ. ｐｉｍｐｉｎｅｌｌｉｆｏｌｉｕｍ Ｌ. ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ
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２􀆰 ２　 表型多样性分析

对 ４３３ 份醋栗番茄资源田间种植调查发现ꎬ１０９
份资源发生不同程度的分离ꎬ约占总数的 ２５％ꎬ分离

的性状主要包括叶色、叶形、成熟果色、生长类型、果
肩、果大小、花序等ꎻ其中还发现了资源材料中混有 １
份秘鲁番茄(来自 ＣＧＮꎬＣＧＮ２３９５８)和 １ 份多毛番茄

(来自 ＡＶＲＤＣꎬＰＩ３９０５１９)ꎻ根据叶片形状和果实大小

初步判断 ６１ 份为樱桃番茄ꎬ约占总数的 １４％ꎮ 在

２８７ 份稳定遗传的醋栗番茄资源中ꎬ不同表型性状遗

传多样性存在较大差异ꎬ变异系数变幅从 ２􀆰 ０８２％到

５６􀆰 ７１６％ꎮ 其中柱头的变异系数最大ꎬ为 ５６􀆰 ７１６％ꎬ
变异最为丰富ꎻ果重、株型、坐果率、花瓣大小的变异

系数介于 ４３％ ~ ５５％ ꎻ幼果颜色、萼片、果肩、红熟

期的变异系数介于 ３１％ ~ ４０％ ꎻ花序、固形物、叶色

的变异系数介于 １１％ ~ ２０％ ꎻ花瓣数目的变异系数

最小ꎬ为 ２􀆰 ０８２％ ꎬ说明花瓣数目较固定ꎬ变异幅度

最小(表 ２)ꎮ 如变异较大的柱头ꎬ柱头外露的最多ꎬ
其次是藏于花药内部的ꎬ与花药平齐的最少ꎻ变异较

小的果实可溶性固形物含量ꎬ从最低 ４􀆰 ３００％ 到最

高 １０􀆰 ９００％ ꎬ大部分资源集中在 ６􀆰 ５％ ~ ８􀆰 ５％ 之

间ꎬ只有极少数株系小于 ４􀆰 ５％ ꎬ少数株系大于

９􀆰 ５％ ꎬ可溶性固形物含量较栽培种番茄普遍偏高ꎻ
变异最小的花瓣数目ꎬ最少的株系为 ４ 瓣ꎬ绝大部分

集中在 ５ 瓣ꎬ少数有 ６ 瓣ꎬ遗传较稳定(图 ２)ꎮ

表 ２　 ２８７ 份稳定遗传的醋栗番茄资源表型性状变异系数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｏｆ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ ｆｏｒ ２８７ ｓｔａｂｌｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ｏｆ Ｓ. ｐｉｍｐｉｎｅｌｌｉｆｏｌｉｕｍ Ｌ.

性状

Ｔｒａｉｔｓ
最大值

Ｍａｘ.
最小值

Ｍｉｎ.
平均值

Ｍｅａｎ
变异系数(％ )

ＣＶ

萼片 Ｓｅｐａｌ ６􀆰 ０００ ２􀆰 ０００ ３􀆰 ００７ ± １􀆰 ０４７ ３４􀆰 ８１５
固形物(％ )Ｓｏｌｕｂｌｅ ｓｏｌｉｄｓ ｃｏｎｔｅｎｔ １０􀆰 ９００ ４􀆰 ３００ ７􀆰 ２４１ ± １􀆰 １８１ １６􀆰 ３０４
果肩 Ｆｒｕｉｔ ｓｈｏｕｌｄｅｒ ４􀆰 ０００ １􀆰 ０００ ２􀆰 ７７３ ± ０􀆰 ８９２ ３２􀆰 １５９
果重(ｇ)Ｆｒｕｉｔ ｗｅｉｇｈｔ ６􀆰 ４３０ ０􀆰 ３４０ １􀆰 １８２ ± ０􀆰 ６４２ ５４􀆰 ３０１
红熟期 Ｍａｔｕｒｉｔｙ ３􀆰 ０００ １􀆰 ０００ ２􀆰 １２６ ± ０􀆰 ６７４ ３１􀆰 ７０５
花瓣大小 Ｐｅｔａｌｓ ｓｉｚｅ ３􀆰 ０００ １􀆰 ０００ １􀆰 ８０４ ± ０􀆰 ７８４ ４３􀆰 ４３７
花瓣数目 Ｐｅｔａｌｓ ｎｕｍｂｅｒ ６􀆰 ０００ ４􀆰 ０００ ５􀆰 ００４ ± ０􀆰 １０４ ２􀆰 ０８２
花序 Ｉｎｆｌｏｒｅｓｃｅｎｃｅ ３􀆰 ０００ １􀆰 ０００ １􀆰 ０２６ ± ０􀆰 ２０１ １９􀆰 ５８２
叶色 Ｌｅａｆ ｃｏｌｏｒ ７６􀆰 ３００ ３１􀆰 １００ ４８􀆰 ８２４ ± ５􀆰 ６４７ １１􀆰 ５６６
幼果颜色 Ｙｏｕｎｇ ｆｒｕｉｔ ｃｏｌｏｒ ５􀆰 ０００ １􀆰 ０００ ２􀆰 １７７ ± ０􀆰 ８６３ ３９􀆰 ６２２
株型 Ｐｌａｎｔ ｔｙｐｅ ３􀆰 ０００ １􀆰 ０００ １􀆰 ３４７ ± ０􀆰 ７２８ ５４􀆰 ０４８
柱头 Ｓｔｉｇｍａ ３􀆰 ０００ １􀆰 ０００ １􀆰 ６５４ ± ０􀆰 ９３８ ５６􀆰 ７１６
坐果率(％ )Ｆｒｕｉｔｉｎｇ ｒａｔｅ ７９􀆰 ６００　 ０􀆰 ５２０ ３４􀆰 ５５２ ± １７􀆰 １８１ ４９􀆰 ７２６

图 ２　 可溶性固形物、花瓣数目、柱头频率分布图

Ｆｉｇ􀆰 ２　 Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｈｉｓｔｏｇｒａｍ ｏｆ ｓｏｌｕｂｌｅ ｓｏｌｉｄｓ ｃｏｎｔｅｎｔꎬｐｅｔａｌｓ ｎｕｍｂｅｒ ａｎｄ ｓｔｉｇｍａ

２􀆰 ３　 聚类分析

２􀆰 ３􀆰 １　 表型聚类分析　 剔除疑似樱桃资源和分离

资源以及表型缺失资源后ꎬ对 ２３８ 份醋栗番茄资源

的 １３ 个表型性状聚类分析发现ꎬ这些材料在遗传距

离为 ０􀆰 ３１ 时分为两大类群(图 ３)ꎬ第Ⅰ类群共包括

２１５ 份材料ꎬ这些资源从地理来源看ꎬ１２１ 份来自秘

鲁ꎬ１７ 份来自厄瓜多尔ꎬ２ 份来自墨西哥ꎬ４ 份来自

美国ꎬ１ 份来自阿根廷ꎬ还有 ７０ 份来源未知ꎻ第Ⅱ类
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群只包括 ２３ 份材料ꎬ其中 １１ 份来自秘鲁ꎬ２ 份来自

厄瓜多尔ꎬ１ 份来自墨西哥ꎬ２ 份来自美国ꎬ１ 份来自

印度尼西亚ꎬ１ 份来自委内瑞拉ꎬ５ 份来源未知ꎮ 当

遗传距离为 ０􀆰 ３０ 时ꎬ第Ⅰ类群又可分为 ３ 个亚群ꎬ
第Ⅰ￣１ 亚群包括 １４１ 份材料ꎬ其中 ８１ 份来自秘鲁ꎬ
１５ 份来自厄瓜多尔ꎬ１ 份来自墨西哥ꎬ１ 份来自美

国ꎬ还有 ４３ 份来源未知ꎻ第Ⅰ￣２ 亚群包括 ６１ 份材

料ꎬ其中 ３２ 份来自秘鲁ꎬ１ 份来自厄瓜多尔ꎬ１ 份来

自阿根廷ꎬ１ 份来自美国ꎬ还有 ２６ 份来源未知ꎻ第Ⅰ￣

３ 亚群包括 １３ 份材料ꎬ其中 ８ 份来自秘鲁ꎬ１ 份来自

厄瓜多尔ꎬ１ 份来自墨西哥ꎬ２ 份来自美国ꎬ还有 １ 份

来源未知ꎮ 第Ⅱ类群又可分为 ２ 个亚群ꎬ第Ⅱ￣１ 亚

群包括 ９ 份材料ꎬ其中 ６ 份来自秘鲁ꎬ１ 份来自厄瓜

多尔ꎬ１ 份来自美国ꎬ１ 份来自委内瑞拉ꎻ第Ⅱ￣２ 亚

群包括 １４ 份材料ꎬ其中 ５ 份来自秘鲁ꎬ１ 份来自厄

瓜多尔ꎬ１ 份来自墨西哥ꎬ１ 份来自美国ꎬ１ 份来自印

度尼西亚ꎬ还有 ５ 份来源未知ꎮ 群体平均遗传距离

为 ０􀆰 ６０ꎬ最大为 ０􀆰 １７ꎬ最小为 ０􀆰 ９２ꎮ
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

图 ３　 ２３８ 份醋栗番茄表型 ＮＪ 聚类

Ｆｉｇ􀆰 ３　 Ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ ２３８ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｐｈｅｎｏｔｙｐｅ ｕｓｉｎｇ ＮＪ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｍｅｔｈｏｄ
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２􀆰 ３􀆰 ２　 ＳＮＰ 聚类分析　 本研究选取 １８ 个 ＳＮＰ 标记

(表 １)ꎬ剔除了疑似樱桃番茄、分离材料以及基因型

缺失较多资源ꎬ对余下的 ２２９ 份醋栗番茄资源进行了

ＳＮＰ 初步聚类分析ꎮ 结果发现这些材料在遗传距离

为 ０􀆰 ２０ 时分为两大类群ꎬ第Ⅰ类群包括 ２１５ 份材料ꎬ其
中 １２１ 份来自秘鲁ꎬ９ 份来自厄瓜多尔ꎬ１ 份来自阿根

廷ꎬ１ 份来自印度尼西亚ꎬ３ 份来自墨西哥ꎬ７ 份来自

美国ꎬ１ 份来自委内瑞拉ꎬ还有 ７２ 份来源未知ꎻ第Ⅱ类

群包括 １４ 份材料ꎬ其中 ８ 份来自秘鲁ꎬ１ 份来自加拿

大ꎬ还有 ５ 份来源未知ꎮ 当遗传距离为 ０􀆰 １９ 时ꎬ第Ⅰ类
群又可分为 ３ 个亚群ꎬ其中 ２ 个亚群各包括 ３ 份材

料ꎬ１ 个亚群包括 ２０９ 份材料(图 ４)ꎮ
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

图 ４　 ２２９ 份醋栗番茄 ＳＮＰ 数据 ＮＪ 聚类分析

Ｆｉｇ􀆰 ４　 Ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ ２２９ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＳＮＰ ｍａｒｋｅｒｓ ｕｓｉｎｇ ＮＪ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｍｅｔｈｏｄ
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２􀆰 ４　 相关性分析

对 １３ 个调查性状进行相关分析ꎬ结果表明ꎬ花
瓣大小与株型、花瓣数目与柱头、花瓣数目与株型、
柱头和果肩、株型与萼片、幼果颜色和果重、萼片和

坐果率分别呈显著正相关ꎻ花序和果重、花瓣大小和

红熟期、花瓣数目和果重、柱头和幼果颜色、柱头和

果重、柱头和坐果率、株型和果重、果肩和坐果率、果
重和坐果率分别呈极显著正相关ꎻ而萼片与红熟期

呈显著负相关ꎻ花瓣大小和柱头、花瓣大小和果肩、
花瓣大小和固形物、花瓣大小和坐果率、柱头和红熟

期、株型和固形物、果肩和红熟期、果重和固形物、固
形物和红熟期、红熟期和坐果率分别呈极显著负相

关ꎮ 其中红熟期和坐果率的相关系数绝对值最大ꎬ
为 ０􀆰 ５９０ꎬ呈极显著负相关(表 ３)ꎮ
２􀆰 ５　 主成分分析

对 １３ 个表型性状进一步采用主成分分析ꎮ 结

果表明ꎬ１３ 个性状中的 １０ 个主成分累积贡献率为

８９􀆰 ５％ ꎬ说明该些性状的主成分代表了约 ８９􀆰 ５％ 的

遗传信息ꎮ 第 １ 主成分的贡献率为 １８􀆰 ９％ ꎬ坐果率

系数的绝对值大于其他性状ꎬ说明第 １ 主成分代表

坐果率ꎻ第 ２ 主成分贡献率为 １４􀆰 ８％ ꎬ果重的正向

荷载值最高ꎬ说明第 ２ 主成分由果重组成ꎻ第 ３ 主成

分的贡献率为 ９􀆰 ２％ ꎬ叶色绝对值大于其他性状系

数ꎬ说明第 ３ 主成分由叶色组成ꎻ第 ４ 主成分贡献率

为 ８􀆰 ５％ ꎬ萼片的特征向量值最高ꎬ说明第 ４ 主成分

由萼片组成ꎻ第 ５ 主成分贡献率为 ７􀆰 ９％ ꎬ花序的特

征向量值明显高于其他向量ꎬ说明第 ５ 主成分由花

序组成ꎻ第 ６ 主成分贡献率为 ７􀆰 ６％ ꎬ幼果颜色和固

形物特征向量较高ꎬ说明第 ６ 主成分由幼果颜色和

固形物组成ꎻ第 ７ 主成分贡献率为 ６􀆰 ５％ ꎬ花瓣数目

系数绝对值最大ꎬ代表花瓣数目因子ꎻ第 ８ 主成分贡

献率为 ６􀆰 １％ ꎬ果肩系数绝对值最大ꎬ说明第 ８ 主成

分代表果肩ꎻ第 ９ 主成分贡献率 ５􀆰 ４％ ꎬ株型特征值

最大ꎬ由株型因子组成ꎻ第 １０ 主成分贡献率 ４􀆰 ７％ ꎬ
花瓣大小和红熟期特征向量绝对值大于其他因子ꎬ
即代表花瓣大小和红熟期(表 ４)ꎮ

３　 讨论

３􀆰 １　 醋栗番茄的遗传多样性

栽培种番茄遗传变异很少ꎬ只占番茄总体遗传

变异的 ４􀆰 ５％ [３３]ꎬ而野生种变异丰富[３４]ꎮ 本研究对

４００ 多份来源不同的资源观察ꎬ初步鉴定 ６１ 份为樱

桃番茄ꎬ果实较大ꎬ具有典型的栽培种叶片叶型ꎬ这
进一步说明樱桃番茄可能是醋栗番茄演化为栽培种

番茄的过渡体[２８]ꎬ在资源收集的过程中难以区分ꎬ
一些群体混杂生长在一起[９]ꎮ 对这些樱桃番茄资

源的进一步确认ꎬ有必要利用基因组标记进行详细

划分ꎮ 在 ３７０ 份典型的醋栗番茄资源中ꎬ８３ 份存在

不同程度的分离ꎬ说明醋栗番茄虽自交亲和ꎬ但存在

异交ꎬ主要是由醋栗番茄柱头外露ꎬ自然环境虫媒、
风媒等所致[９]ꎮ 而通过对 ２８７ 份稳定遗传的醋栗番

茄资源分析ꎬ发现它们沿安第斯山脉从南到北分布

极其广泛ꎬ而且从东到西也存在一定的跨度ꎬ经纬度

跨度分别为 ２０􀆰 ４５°和 １８􀆰 ７０°ꎬ大多数资源主要分布

在秘鲁和厄瓜多尔等地区[９]ꎬ表型变异丰富ꎬ说明

其遗传多样性主要是与地理分布有密切关系ꎬ同一

地区资源材料遗传多样性小ꎬ不同地区之间的遗传

多样性差异较大[３４]ꎬ特别是柱头长度存在较大变

异ꎬ大多数资源柱头外露ꎬ极其容易发生异交ꎬ这为

保持遗传多样性提供了较好的遗传基础ꎻ而花瓣数

却保持基本不变ꎬ说明花瓣在丰富遗传多样性方面

的作用可能较小ꎮ 总之ꎬ醋栗番茄丰富的变异为栽

培种番茄遗传改良奠定了良好基础ꎮ
３􀆰 ２　 表型和基因型聚类分析

尽管 ＤＮＡ 分子标记已广泛应用于遗传资源的

分类和鉴定ꎬ但表型性状数据仍然是深度分类和鉴

定的重要基础[３５￣３６]ꎮ 本研究通过对稳定遗传的醋

栗番茄资源利用表型和基因型聚类分析ꎬ发现二者

均将醋栗番茄资源分为两大类群ꎬ与前人研究结果

一致[２４]ꎮ 但同时我们也发现ꎬ表型与基因型聚类结

果存在一定差异ꎬ如表型聚类将 ＬＡ１３３２ 分在第Ⅰ
大类ꎬ而基因型数据则分在第Ⅱ大类ꎮ 本研究对于

表型鉴定只初步获得 １ 年结果ꎬ一方面是调查时人

为因素会产生一定的误差ꎬ另外一方面是一些性状

由数量性状位点控制ꎬ也受环境影响ꎮ 对于基因型

鉴定ꎬ虽然开发了 ５９ 个 ＳＮＰ 标记ꎬ但仅有 １８ 个呈现

较好的多态性ꎬ且在染色体上分布不均匀ꎮ 上述这

些因素均会导致二者结果存在一定的误差ꎮ
３􀆰 ３　 性状相关性及主成分分析

本研究对调查的性状进行了相关性分析ꎬ一些

性状间呈现正相关ꎬ一些性状间呈现明显的负相关ꎮ
虽然表型调查只有 １ 年结果ꎬ但所得结论与前人研

究结果一致ꎬ如果重与可溶性固形物含量呈极显著

负相关[３７]ꎮ 同时也发现ꎬ一些性状如花瓣数目与柱

头、幼果颜色与果重、花瓣数目与果重等存在一定的

相关性ꎬ还尚未见相关报道ꎬ结论有待于通过多年多

点进行验证ꎻ同时ꎬ发现红熟期和坐果率呈极显著负

相关ꎬ相关系数达到了 － ０􀆰 ５９０ꎬ即早熟资源偏向于

７１６
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低坐果率ꎬ晚熟资源偏向于高坐果率ꎬ有待于进一步

验证ꎮ 另外ꎬ我们也对各个性状进行了主成分分析ꎬ
以便筛选出对变异贡献率较大的主要性状[３８]ꎮ 在调

查的 １３ 个性状中ꎬ前 １０ 个主成分的累积贡献率为

８９􀆰 ５％ꎬ说明综合指标的贡献并未集中在少数性状ꎬ但
坐果率、果重、叶色、萼片等前 ４ 个主成分的累积贡献

率大于 ５０％ꎬ说明这些性状在综合表现中占比重较大ꎮ
３􀆰 ４　 存在的问题及应用前景

野生醋栗番茄遗传多样性丰富ꎬ为栽培种番茄

提供了宝贵的资源库ꎬ但一些资源存在明显的分离ꎬ
在资源利用时应加以注意ꎮ 目前ꎬ已完成醋栗番茄

ＬＡ１５８９ 测序和大量其他醋栗资源的重测序ꎬ因此可

以基于全基因组挖掘大量的 ＳＮＰꎬ对全球性收集的

遗传资源进行详细分析ꎬ建立核心种质ꎻ随着测序成

本的降低ꎬ也可以基于测序进行基因型鉴定(ＧＢＳꎬ
ｇｅｎｏｔｙｐｉｎｇ ｂｙ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ)ꎬ开展醋栗番茄的变异组

学研究ꎬ阐明其遗传进化ꎻ结合多年多点表型鉴定ꎬ
构建相关数据库ꎬ基于全基因组信息深入挖掘醋栗

番茄的优异性状位点ꎮ
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ｆｒｕｉｔ ｑｕａｌｉｔｙ ｔｒａｉｔｓ ｉｎ ａ ｔｏｍａｔｏ ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔ ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
[Ｊ] . Ｍｏｌ Ｂｒｅｅｄｉｎｇꎬ２０１２ꎬ３０(１):５４９￣５６７

[２３] 　 Ｐｒａｔｔａ Ｇ Ｒꎬ Ｒｏｄｒｉｇｕｅｚ Ｇ Ｒꎬ Ｚｏｒｚｏｌｉ Ｒꎬ ｅｔ ａｌ. Ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ａｎｄ
ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｅｌｅｃｔｅｄ ｔｏｍａｔｏ ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔ ｉｎｂｒｅｄ
ｌｉｎｅｓ ｄｅｒｉｖｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｃｒｏｓｓ Ｓｏｌａｎｕｍ ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｕｍ × Ｓ. ｐｉｍｐｉｎｅｌｌｉ￣
ｆｏｌｉｕｍ[Ｊ] . Ｊ Ｇｅｎｅｔꎬ２０１１ꎬ９０(２):２２９￣２３７

[２４] 　 Ｒａｏ Ｅ ＳꎬＫａｄｉｒｖｅｌ ＰꎬＳｙｍｏｎｄｓ Ｒ Ｃꎬｅｔ ａｌ. Ｕｓｉｎｇ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ ｔｏ
ｍａｐ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ Ｓｏｌａｎｕｍ ｐｉｍｐ￣
ｉｎｅｌｌｉｆｏｌｉｕｍ ｆｏｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ａ ｃｏｒｅ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ[ Ｊ]. Ｐｌａｎｔ Ｇｅｎｅｔ
Ｒｅｓｏｕｒꎬ２０１２ꎬ１０(１):３８￣４８

[２５] 　 Ｌｖ ＪꎬＱｉ ＪꎬＳｈｉ Ｑꎬｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ
ｃｕｃｕｍｂｅｒ ( Ｃｕｃｕｍｉｓｓａｔｉｖｕｓ Ｌ. ) [ Ｊ ] . ＰＬｏＳ Ｏｎｅꎬ ２０１２ꎬ ７
(１０):ｅ４６９１９

[２６] 　 Ｔｏｍａｔｏ Ｇｅｎｏｍｅ Ｃｏｎｓｏｒｔｉｕｍ. Ｔｈｅ ｔｏｍａｔｏ ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｐｒｏ￣
ｖｉｄｅｓ ｉｎｓｉｇｈｔｓ ｉｎｔｏ ｆｌｅｓｈｙ ｆｒｕｉｔ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ [ Ｊ] . Ｎａｔｕｒｅꎬ２０１２ꎬ４８５
(７４００):６３５￣６４１

[２７] 　 Ｂｏｌｇｅｒ ＡꎬＳｃｏｓｓａ ＦꎬＢｏｌｇｅｒ Ｍ Ｅꎬｅｔ ａｌ. Ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ ｔｈｅ ｓｔｒｅｓｓ￣
ｔｏｌｅｒａｎｔ ｗｉｌｄ ｔｏｍａｔｏ ｓｐｅｃｉｅｓ Ｓｏｌａｎｕｍ ｐｅｎｎｅｌｌｉｉ[ Ｊ] . Ｎａｔ Ｇｅｎｅｔꎬ
２０１４ꎬ４６(９):１０３４￣１０３８

[２８] 　 Ｌｉｎ ＴꎬＺｈｕ ＧꎬＺｈａｎｇ Ｊꎬｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｏｍｉｃ ａｎａｌｙｓｅｓ ｐｒｏｖｉｄｅ ｉｎｓｉｇｈｔｓ
ｉｎｔｏ ｔｈｅ ｈｉｓｔｏｒｙ ｏｆ ｔｏｍａｔｏ ｂｒｅｅｄｉｎｇ [ Ｊ] . Ｎａｔ Ｇｅｎｅｔꎬ ２０１４ꎬ ４６
(１１):１２２０￣１２２６

[２９] 　 Ｆｅｒｎáｎｄｅｚ￣Ｍｕñｏｚ ＲꎬＳａｌｉｎａｓ ＭꎬＤｏｍíｎｇｕｅｚ Ｅꎬｅｔ ａｌ. Ｉｎｈｅｒｉｔａｎｃｅ
ｏｆ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｔｏ ｔｈｅ ｔｗｏ￣ｓｐｏｔｔｅｄ ｓｐｉｄｅｒ ｍｉｔｅ ｆｒｏｍ Ｌ. ｐｉｍｐｉｎｅｌｌｉｆｏｌｉ￣
ｕｍ( Ｊｕｓｌ. ) Ｍｉｌｌ. ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ‘ ＴＯ￣９３７ ’ [ Ｊ] . Ａｃｔａ Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉａｅ
Ｐｌａｎｔａｒｕｍꎬ２０００ꎬ２２(３):３５８￣３５９
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