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　 　 摘要：利用 ＳＳＲ 分子标记技术对 ３１４ 份葡萄品种进行了 ＤＮＡ 指纹数据库构建和遗传多样性分析，为葡萄品种鉴定、亲缘关

系分析和植物品种权保护提供科学依据。 结果表明：９ 对引物共扩增出 １９９ 个等位基因，多态性位点为 １９９ 个，多态性比率达

１００％ ，每个标记检测到的位点数在 １７ ～３１ 之间，平均为 ２２􀆰 １ 个；多态性信息含量（ＰＩＣ）值变幅在 ０􀆰 ７９３ ～ ０􀆰 ８８６ 之间，平均值为

０􀆰 ８３９。 本研究发现 ３ 组同名异物品种和 ９ 组疑似同物异名品种，除此之外的 ２９０ 份品种中，７０ 份品种仅需 １ 对引物即可区分开，
其余品种需要引物组合来实现品种之间的区分。 最少选用 ８ 对引物即可完全区分开 ２９０ 份葡萄品种。 最终利用 ８ 对多态性 ＳＳＲ 引

物构建了 ３１４ 份供试材料的 ＤＮＡ 指纹数据库，聚类分析结果表明：２６３ 份二倍体供试材料可被分为真葡萄亚属和圆叶葡萄亚属两大

类，而真葡萄亚属又被分为 １５ 个亚类。 ５１ 份多倍体供试材料被分为 ３ 组，聚类结果与供试材料已知的系谱来源基本吻合。
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　 ２ 期 李贝贝等：葡萄品种 ＤＮＡ 指纹数据库的构建及遗传多样性分析

葡萄属于葡萄科（Ｖｉｔａｃｅａｅ）葡萄属（Ｖｉｔｉｓ Ｌ． ）植
物，是世界范围内最重要的果树作物之一，具有重要

的经济价值。 我国是世界葡萄主要栽培国之一，截止

到 ２０１４ 年，我国葡萄栽培面积达 ７６􀆰 ７２ 万 ｈｍ２，产量

１２５４􀆰 ６ 万 ｔ［１］。 目前世界上已报道的葡萄品种有

６０００ ～１００００ 个［２］，其中保存于我国资源圃的种质资

源约有 ３０００ 份［３］。 葡萄种质资源丰富，由于其为无

性繁殖，扦插繁殖容易，不同地区之间品种交流频繁。
同时，由于部分引种或地方品种没有确切的科学名

称，致使出现同物异名和同名异物现象［４］。 品种混乱

问题给葡萄生产造成很大损失，也给葡萄种质资源的

有效利用带来很大困难。 传统的种质鉴定方法以形

态学为主，易受环境条件及主观因素的影响。 此外，
在育种工作中，由于骨干亲本的集中使用，葡萄品种

间的遗传差异越来越小，使得依据形态特征进行品种

鉴定愈加困难。 因此，开展葡萄种质资源遗传多样性

和构建 ＤＮＡ 指纹数据库研究，对其种质资源鉴定、管
理、品种审定及知识产权保护具有重要意义。

ＤＮＡ 分子标记是研究种质资源遗传多样性及

品种鉴定的有效手段，在葡萄中得到广泛应用［４⁃６］。
其中 ＳＳＲ（Ｓｉｍｐｌｅ Ｓｅｑｕｅｎｃｅ Ｒｅｐｅａｔ，简单重复序列）
标记以其多态性高、信息量高、实验稳定性和重复性

强、操作简单方便、对 ＤＮＡ 质量要求低、呈共显性遗

传等独特优势，成为目前构建 ＤＮＡ 指纹数据库首选

的标记技术［７］。 国外很多科研工作者在利用 ＳＳＲ 分

子标记技术鉴定品种这方面已经做了大量的研究。
Ｍ． Ｒ． Ｔｈｏｍａｓ 等［８］、Ｊ． Ｅ． Ｂｏｗｅｒｓ 等［９⁃１０］ 相继在 １９９３
年、１９９６ 年及 １９９９ 年报道了 ７ 个适合葡萄品种鉴

定的 ＳＳＲ 引物：ＶＶＳ２、ＶＶＭＤ５、ＶＶＭＤ７、ＶＶＭＤ３２、
ＶＶＭＤ２８、ＶＶＭＤ２７、 ＶＶＭＤ２５。 １９９９ 年， Ｋ． Ｍ． Ｓｅｆｃ
等［１１］为了丰富 ＳＳＲ 标记多态性，又开发了 ２ 对 ＳＳＲ
引物：ＶｒＺＡＧ７９ 和 ＶｒＺＡＧ６２。 因该 ９ 对引物均匀分

布于葡萄的 １９ 对染色体上且具有高的多态性，被国

外视为通用引物，并在不同国家得到广泛应用。 目

前，部分农作物的 ＳＳＲ 指纹数据库的构建已陆续开

展，例如，西瓜［１２］、水稻［１３］、小麦［１４］、黄瓜［１５］、苹

果［１６］等，利用 ＳＳＲ 标记构建葡萄 ＤＮＡ 指纹数据库

也已具有一定的基础。 Ｅ． Ｋｉｓｓ 等［１７］ 构建了 １０９ 个

葡萄品种的 ＳＳＲ 指纹图谱。 杜晶晶［１８］ 利用 ９ 对

ＳＳＲ 引物构建了 ８０ 个葡萄品种的有效分子身份证。
宪立杰等［１９］ 应用 １９ 对 ＳＳＲ 核心引物初步构建了

４５ 个葡萄品种的 ＳＳＲ 基因型指纹库，为鉴定葡萄品

种或品系提供了基础数据。 李雪雁等［２０］选用 １９ 对

核心 ＳＳＲ 引物对 ７５ 份葡萄种质进行研究，并建立

了一套适合于葡萄 ＤＮＡ 指纹图谱构建的技术体系，
为葡萄品种鉴定提供了依据。 尹玲等［２１］ 利用 ６ 对

ＳＳＲ 引物成功区分开我国新育成的 ２４ 份葡萄种质，
并建立了 ２４ 份葡萄品种的 ＳＳＲ 指纹图谱，为品种

鉴定、亲缘关系分析以及植物品种权保护提供参考

依据。 国际上，法国、德国、意大利等利用 ９ 对国际

通用引物建立了葡萄品种分子数据库（ｗｗｗ． ｖｉｖｃ． ｄｅ），
在线为葡萄科研工作者提供查询服务，为国际上葡

萄品种的鉴定与交换奠定了基础。 但遗憾的是，该
数据库中不包含欧美杂种和中国育成品种。 本研究

利用国际通用的 ９ 对引物对 ３１４ 个葡萄品种进行了

ＤＮＡ 指纹数据库的构建及遗传多样性的分析，为葡

萄品种鉴定、亲缘关系研究及葡萄遗传育种提供理

论依据，并与国际数据库接轨。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 试验材料

试验材料于 ２０１５ 年 ５ 月采自中国农业科学院

郑州果树研究所国家果树种质郑州葡萄圃，共计

３１４ 个葡萄品种，包括 ２６３ 份二倍体葡萄种质和 ５１
份多倍体葡萄种质（表 １）。 采取植株顶端幼嫩叶

片，分别用锡箔纸包装，保存于冰盒中带回实验室，
将用锡箔纸包装的叶片放于液氮中冷处理 １０ ｍｉｎ，
最后保存于 － ８０ ℃超低温冰箱中。

表 １　 葡萄种质资源的名称及编号

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｎａｍｅ ａｎｄ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｔｈｅ ３１４ ｇｒａｐｅ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ

编号

Ｃｏｄｅ
品种名称

Ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ
编号

Ｃｏｄｅ
品种名称

Ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ
编号

Ｃｏｄｅ
品种名称

Ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ

１ 里扎马特

２ 奥古斯特

３ 森田尼无核

４ 无核白鸡心

５ 圆白

６ 粉红葡萄

７ 绯红

８ 瑰宝

９ 黑天鹅

１０ 红亚历山大

１１ ６⁃２８

１２ 济南早红

１３ 京丰

１４ 京可晶

１５ 京玉

９３３
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表 １（续）

编号

Ｃｏｄｅ
品种名称

Ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ
编号

Ｃｏｄｅ
品种名称

Ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ
编号

Ｃｏｄｅ
品种名称

Ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ

１６ 葡萄园皇后

１７ 普列文玫瑰

１８ 胜利

１９ 圣诞玫瑰

２０ 维多利亚

２１ 魏可

２２ 香妃

２３ 白玉霓

２４ 泽玉

２５ 郑州早红

２６ 郑州早玉

２７ 紫珍珠

２８ 爱神玫瑰

２９ 白无核

３０ 大无核

３１ 碧香无核

３２ 粉红无核

３３ 红宝石无核

３４ 红脸无核

３５ 皇家秋天

３６ 京丰无核

３７ 京早晶

３８ 京紫晶

３９ 黎明无核

４０ 美丽无核

４１ 蒙丽莎无核

４２ 秋无核

４３ 无核紫

４４ 优无核

４５ 巴拉蒂

４６ 红巴拉多

４７ 黑巴拉多

４８ 早康宝

４９ 秋红宝

５０ 丽红宝

５１ 无核翠宝

５２ 金田蓝宝石

５３ 金田玫瑰

５４ 京香玉

５５ 金田翡翠

５６ 皇家无核

５７ 金田美指

５８ 高千穗

５９ 红地球

６０ 紫地球

６１ 秋黑

６２ 天山

６３ 晶红宝

６４ 沈农金皇后

６５ 紫翠无核

６６ 紫甜

６７ 红罗莎里奥

６８ 烟 ７３

６９ 白佳美

７０ 北醇

７１ 北红

７２ 北玫

７３ 大黑葡萄

７４ 贵人香

７５ 黑多内

７６ 烟 ７４

７７ 梅鹿辄 ＩＳＶ⁃ＦＶ４

７８ 梅鹿辄 １８１

７９ 品丽珠 ３２７

８０ 品丽珠 ２１４

８１ 瑞都红玫

８２ 瑞都脆霞

８３ 瑞都无核怡

８４ 瑞都香玉

８５ 魏天子

８６ 克瑞森无核

８７ ８７⁃１

８８ 粉红亚都蜜

８９ 郑果大无核

９０ 粒丽特

９１ 白羽

９２ 超宝

９３ 秋王

９４ 皇室红

９５ 黑香蕉

９６ 贵妃玫瑰

９７ 红双味

９８ 红香蕉

９９ ９０⁃１

１００ 维金娜斯

１０１ 金星无核

１０２ 一品香

１０３ 着色香

１０４ 紫丰

１０５ 摩尔多瓦

１０６ 阳光玫瑰

１０７ 郑艳无核

１０８ 金手指

１０９ 康拜尔早生

１１０ 无核白

１１１ 无核白（阿富汗）

１１２ 无核白（宁夏）

１１３ 无核白（巩义）

１１４ 贵州水晶

１１５ 尼加拉

１１６ 云南水晶

１１７ 康可

１１８ 艾尔威因

１１９ 白香蕉

１２０ 康拜尔

１２１ 瑞必尔

１２２ 阿特巴格

１２３ 白布瑞克

１２４ 白达拉依

１２５ 黑鸡心

１２６ 红鸡心

１２７ 喀什哈尔

１２８ 白老虎眼

１２９ 白油亮

１３０ 贝加干

１３１ 玫瑰香

１３２ 大青葡萄

０４３
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表 １（续）

编号

Ｃｏｄｅ
品种名称

Ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ
编号

Ｃｏｄｅ
品种名称

Ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ
编号

Ｃｏｄｅ
品种名称

Ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ

１３３ 和田红

１３４ 和田绿葡萄

１３５ 黑破黄

１３６ 黑葡萄（新疆）

１３７ 红马奶

１３８ 红葡萄（新疆）

１３９ 意大利

１４０ 花白

１４１ 黄满集

１４２ 假卡

１４３ 库斯卡其

１４４ 李子香

１４５ 驴奶

１４６ 红木纳格

１４７ 绿木纳格

１４８ 木拉格

１４９ 绿葡萄

１５０ 马奶

１５１ 马热子

１５２ 墨玉葡萄

１５３ 牡丹红

１５４ 牛奶

１５５ 牛心

１５６ 潘诺尼亚

１５７ 平顶黑

１５８ 瓶儿

１５９ 其里干

１６０ 巧吾什

１６１ 莎巴珍珠

１６２ 桃克可努克

１６３ 夏白

１６４ 谢克兰格

１６５ 亚历山大

１６６ 也力阿克

１６７ 伊犁葡萄

１６８ 伊犁香葡萄

１６９ 紫红型葡萄

１７０ 红无籽露

１７１ 索索葡萄

１７２ 西营

１７３ 白葡萄

１７４ 玫瑰蜜

１７５ 红玫瑰

１７６ 那布古珠

１７７ 白拉齐娜

１７８ 赤霞珠

１７９ 达拉依

１８０ 佳利酿

１８１ 卡拉

１８２ 雷司令

１８３ 梅鹿辄（七 ２４）

１８４ 琼瑶浆

１８５ 霞多丽

１８６ 小白玫瑰

１８７ 黑比诺

１８８ 品丽珠

１８９ 黑葡萄

１９０ 零蛋葡萄

１９１ 脆葡萄

１９２ 蛇龙珠

１９３ 红莲子

１９４ 二伯娜

１９５ 香槟

１９６ 关口葡萄

１９７ 托县葡萄

１９８ 邢台顺德府

１９９ 云南葡萄（元谋 ２ 号）

２００ 云南葡萄（元谋 ３ 号）

２０１ 桦叶葡萄（元谋凉山）

２０２ 云南葡萄（湖南）

２０３ 云南葡萄（会同 ３ 号）

２０４ 武汉葡萄（信阳）

２０５ 网脉葡萄（宝天曼 ２ 号）

２０６ 云南葡萄 ２ 号

２０７ 网脉葡萄（宝天曼 １ 号）

２０８ 秋葡萄（南召）

２０９ 桦叶葡萄（四川泸定 １ 号）

２１０ 桦叶葡萄（四川泸定 ２ 号）

２１１ 武汉葡萄 ２ 号

２１２ 桑叶葡萄（青天河 ６ 号）

２１３ 山葡萄（北京东灵山）

２１４ 野葡萄（武汉植物园 １ 号）

２１５ 野葡萄（木札岭 １ 号）

２１６ 华东葡萄（信阳 １０）

２１７ 腺枝葡萄（广西）

２１８ 毛葡萄（广西）

２１９ 美丽葡萄（１１０４）

２２０ 毛葡萄（南湾湖 １４０２）

２２１ 蘡薁（ＷＴ⁃８）

２２２ 刺葡萄（梅岭山 １３０１）

２２３ 桦叶葡萄（嵩县）

２２４ 秋葡萄（青要山）

２２５ 变叶葡萄（灵宝无毛）

２２６ 变叶葡萄（灵宝）♀

２２７ 网脉葡萄（卢氏 ２ 号）

２２８ 网脉葡萄（卢氏 １ 号）

２２９ 葛藟葡萄（三清山）

２３０ 野葡萄（湖南）

２３１ 萨米特

２３２ 普利亚特河岸葡萄（０９２０）

２３３ 洛特沙地葡萄（０９０４）

２３４ 槭叶葡萄（１２９６）

２３５ 甜山葡萄（１８４７）

２３６ 河岸葡萄（１８４９）

２３７ 山谷葡萄（１３８７）

２３８ 夏葡萄（１７１７）

２３９ 河口葡萄

２４０ 左优红

２４１ 哈桑

２４２ 北冰红

２４３ ２２５Ｒｕ

２４４ １１０３Ｐ

２４５ 代克赛

２４６ 弗莱

２４７ 朱姆博

２４８ 普赖德

２４９ Ｆｅｒｃａｌ

１４３



植　 物　 遗　 传　 资　 源　 学　 报 １９ 卷

表 １（续）

编号

Ｃｏｄｅ
品种名称

Ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ
编号

Ｃｏｄｅ
品种名称

Ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ
编号

Ｃｏｄｅ
品种名称

Ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ

２５０ ８Ｂ

２５１ 抗砧 １ 号

２５２ 抗砧 ３ 号

２５３ 贝达

２５４ １１０Ｒ

２５５ Ｒｕ１４０

２５６ ４２０Ａ

２５７ ５２０Ａ

２５８ ５ＢＢ

２５９ ５Ｃ

２６０ ＳＯ４（０９０５）

２６１ １１０３

２６２ ３３０９Ｃｏｕｄｅｒｃ

２６３ １１０（１２２４）

２６４ 沪培 １ 号

２６５ 沪培 ２ 号

２６６ 红标无核

２６７ 新美无核红

２６８ 月光无核

２６９ 夏黑

２７０ 立川无核

２７１ 早黑宝

２７２ 沈阳玫瑰

２７３ 秋黑宝

２７４ 晚黑宝

２７５ 秀玉

２７６ 瑰香怡

２７７ 黑奥林

２７８ 红奥林

２７９ 白奥林

２８０ 红富士

２８１ 户太 ８ 号

２８２ 藤稔

２８３ 京优

２８４ 甜峰

２８５ ９８⁃２

２８６ 巨峰

２８７ 贵园

２８８ 状元红

２８９ 黑色甜菜

２９０ 茉莉香

２９１ 田野黑

２９２ 田野红

２９３ 夕阳红

２９４ 先锋

２９５ 郑黑

２９６ 紫珍香

２９７ 醉人香

２９８ 春光

２９９ 峰光

３００ 宝光

３０１ 蜜光

３０２ 霞光

３０３ 公主红

３０４ 申华

３０５ 申丰

３０６ 申玉

３０７ 沈农硕丰

３０８ 沈农香丰

３０９ 黑宝石

３１０ 光辉

３１１ 巨玫瑰

３１２ 辽峰

３１３ 瑞峰无核

３１４ 海玉珠

编号 １ ～ ２６３ 的葡萄品种为二倍体；编号 ２６４ ～ ３１４ 的葡萄品种为多倍体

Ｔｈｅ ｃｏｄｅ ｏｆ ｄｉｐｌｏｉｄｓ ｉｓ １⁃２６３，ｔｈｅ ｃｏｄｅ ｏｆ ｐｏｌｙｐｌｏｉｄｓ ｉｓ ２６４⁃３１４

１􀆰 ２　 基因组 ＤＮＡ 提取

采用 ＴＩＡＮＧＥＮ 植物基因组 ＤＮＡ 提取试剂盒，
对 ３１４ 份葡萄种质的基因组 ＤＮＡ 进行提取。 利用

１％的琼脂糖凝胶对提取完的葡萄 ＤＮＡ 溶液进行检

测。 利用 ＮａｎｏＤｒｏｐ１０００ 微量紫外可见分光光度计

检测 ＤＮＡ 的纯度和含量，将浓度统一调至 ５０ ｎｇ ／ μＬ，
－２０ ℃保存备用。
１􀆰 ３　 引物选择与合成

选用国际上通用的品种鉴定或指纹数据库建立

的多态性较高的引物。 引物 ＶｒＺＡＧ６２、ＶｒＺＡＧ７９［１１］、
ＶＶＳ２［８］、 ＶＶＭＤ５、 ＶＶＭＤ７［９］、 ＶＶＭＤ２８、 ＶＶＭＤ３２、
ＶＶＭＤ２７、ＶＶＭＤ２５［１０］ 的正向引物 ５′端使用荧光标

记，ＶｒＺＡＧ６２、ＶｒＺＡＧ７９、ＶＶＳ２、ＶＶＭＤ５、ＶＶＭＤ７ 使用

５′６ － ＦＡＭ 标记， ＦＡＭ 为羟基荧光素； ＶＶＭＤ２８、
ＶＶＭＤ３２、ＶＶＭＤ２７、ＶＶＭＤ２５ 使用 ５′ － ＨＥＸ 标记，
ＨＥＸ 为六氯荧光素。 所有引物均由北京阅微基因有

限公司合成。
１􀆰 ４　 ＰＣＲ 扩增及产物检测

采用 ２０ μＬ ＰＣＲ 反应体系： １０ × Ｂｕｆｆｅｒ （含

Ｍｇ２ ＋ ）２􀆰 ０ μＬ，ｄＮＴＰｓ（２􀆰 ５ ｍｍｏｌ ／ Ｌ）２􀆰 ０ μＬ，ＤＮＡ 模

板（５０ ｎｇ ／ μＬ）２􀆰 ０ μＬ，ＥＸＴａｑ 酶（５ Ｕ ／ μＬ）０􀆰 ２ μＬ，
上下游引物 （１０ ｍｍｏｌ ／ Ｌ） 各 １􀆰 ０ μＬ，ｄｄＨ２ Ｏ 补足

２０ μＬ。 扩增程序为：９４ ℃预变性 ４ ｍｉｎ；９４ ℃变性

３０ ｓ，适温退火３０ ｓ（不同引物，退火温度不同），７２ ℃延

伸 ４５ ｓ，共 ３５ 个循环；７２ ℃延伸 １０ ｍｉｎ；４ ℃保存。
扩增产物采用毛细管电泳检测：在 ９６ 孔样板的每个

孔中分别加 １ μＬ 稀释后的 ＰＣＲ 产物， ０􀆰 ５ μＬ
ＲＯＸ５００ 分子量内标和 ８􀆰 ５ μＬ 甲酰胺，５００ ｒ ／ ｍｉｎ 离

心 １０ ｓ，９５ ℃变性 ３ ｍｉｎ，于 ＡＢＩ ３７３０ＸＬ 全自动基

因测序仪上进行电泳检测。
１􀆰 ５　 数据统计与分析

毛细管荧光电泳结束后，利用软件 ＧｅｎｅＭａｐｐｅｒ

２４３
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ｖ３􀆰 ２５ 对 ＡＢＩ ３７３０ＸＬ 分析软件中导出的原始数据

进行分析，最终分析结果以 Ｅｘｃｅｌ 形式导出，并对所

得的荧光数据进行人工分析和校正。 对最终得到的

多态性片段进行统计，有峰的记为“１”，无峰的记为

“０”，缺失数据记为“９９９”，形成“１ ／ ０”矩阵。 利用

ＰｏｐＧｅｎｅ ｖｅｒｓｉｏｎ． ３２ 软件计算扩增产物多态性百分

率（ＰＰＢ，ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｂａｎｄ）、等位基因

数、基因型数；利用 ＰＩＣ＿ＣＡＬＣ Ｖｅｒｓｉｏｎ ０􀆰 ６ 软件计算

多态性信息含量（ＰＩＣ，ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｏｎ⁃
ｔｅｎｔ）值。

对于多倍体葡萄种质，利用 ＮＴＳＹＳ⁃ＰＣ ２􀆰 １ 软

件 Ｓｉｍｕｌａｒｉｔｙ 模块中的 ＱｕａｌｉＲｔａｔｉｖｅ ｄａｔｅ 程序计算各

个品种间的遗传相似系数，生成遗传相似系数矩阵，
采用 非 加 权 组 平 均 法 （ ＵＰＧＭＡ， ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ｐａｉｒ
ｇｒｏｕｐ ｗｉｔｈ ａｒｉｔｈｍｅｔｉｃ ｍｅａｎ）方法生成聚类图。 对于

二倍体葡萄种质，利用软件 ＰｏｗｅｒＭａｒｋｅｒ ３􀆰 ２５ 进行

聚类，并生成聚类图。

２　 结果与分析

２􀆰 １　 ＳＳＲ 引物扩增结果多态性分析

本试验选用的国际通用的 ９ 对 ＳＳＲ 引物均表

现出较高的多态性。 利用该 ９ 对 ＳＳＲ 引物在 ３１４ 份

供试材料中进行扩增，共扩增出 １９９ 条带，均具有多

态性，表明葡萄基因组 ＤＮＡ 的多态性，揭示了不同

葡萄品种间的遗传差异。 每对引物平均扩增出

２２􀆰 １ 条带，其中引物 ＶＶＭＤ２８ 扩增得到的等位基因

数最多，为 ３１ 个；ＶｒＺＡＧ７９ 扩增得到的等位基因数

最少，为 １７ 个（表 ２）。 本试验选用的 ９ 对 ＳＳＲ 引

物，其 ＰＩＣ 值变化范围为 ０􀆰 ７９３ ～ ０􀆰 ８８６（表 ２），引物

中没有低度多态性引物。 表明该 ９ 对 ＳＳＲ 引物能

以较高的信息量反映出葡萄品种的基因型多样性水

平，能够用于分析葡萄种质资源的遗传多样性水平。

表 ２　 ＳＳＲ 引物扩增情况

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｇｅｎｏｔｙｐｉｎｇ ｒｅｓｕｌｔｓ ｂｙ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ

引物

Ｐｒｉｍｅｒ

基因型个数

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ

等位基因数

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ

多态性位点数

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ａｌｌｅｌｅｓ

多态性百分率（％ ）
ＰＰＢ

产物大小（ｂｐ）
Ｐｒｏｄｕｃｔ ｓｉｚｅ

多态性信息

含量 ＰＩＣ

ＶＶＭＤ２８ １２８ ３１ ３１ １００ ２１１ ～ ２８１ ０􀆰 ８８６

ＶＶＭＤ３２ ７６ ２２ ２２ １００ ２１６ ～ ２７０ ０􀆰 ８０１

ＶＶＭＤ２７ ７５ ２１ ２１ １００ １７１ ～ ２１７ ０􀆰 ７９７

ＶｒＺＡＧ７９ ９０ １７ １７ １００ ２３４ ～ ２６８ ０􀆰 ８７３

ＶＶＭＤ７ １００ １９ １９ １００ ２２９ ～ ２６３ ０􀆰 ８６２

ＶｒＺＡＧ６２ ９１ ２３ ２３ １００ １７０ ～ ２１６ ０􀆰 ８３１

ＶＶＭＤ２５ ８３ ２２ ２２ １００ ２２８ ～ ２８２ ０􀆰 ７９３

ＶＶＳ２ １１３ ２１ ２１ １００ １２１ ～ １６５ ０􀆰 ８６７

ＶＶＭＤ５ ８７ ２３ ２３ １００ ２２１ ～ ２８９ ０􀆰 ８４４

合计 Ｔｏｔａｌ １９９

平均 Ｍｅａｎ ８８ ２２􀆰 １ ０􀆰 ８３９

２􀆰 ２　 葡萄 ＤＮＡ 指纹数据库的构建

本试验参考薛华柏等［２２］ 的方法构建 ＤＮＡ 指纹

数据库。 对 ３１４ 个葡萄品种利用 ９ 对 ＳＳＲ 引物进行

ＰＣＲ 扩增及毛细管电泳检测，并对检测结果进行条带

统计。 首先统计出每对引物在参试葡萄品种中的基

因型数目，将引物按照基因型数目由多到少进行排

序；在第一个位点上，将所有葡萄品种的基因型数据

按升序进行排序，并将唯一的基因型数据标示颜色背

景，表明对应的品种已被区分开，对于在第 １ 个 ＳＳＲ
位点上未被区分开的品种，再在第 ２ 个 ＳＳＲ 位点上，
将所有葡萄品种的基因型数据按升序进行排序，并将

参与排序部分唯一的基因型数据及对应于前面 ＳＳＲ
位点的基因型数据进行背景颜色标（示），说明相应

品种被区分出来。 按照以上步骤在 ＳＳＲ 位点上依次

进行排序，直到所有的供试品种均被标（示）背景颜

色为止。 在构建的指纹数据表中，所有葡萄品种的

３４３
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ＳＳＲ 基因型数据均被标示了背景颜色（除贵州水晶、
云南水晶、关口葡萄、黑葡萄、牛奶、脆葡萄、木拉格、
圆白等 １４ 个品种外，它们都存在对应的同物异名品

种），进一步说明了利用这 ９ 对 ＳＳＲ 核心引物可以将

供试材料区分开。 其中仅需 １ 对引物就可从 ３１４ 份

供试材料中区分出来的葡萄品种有 ７０ 个，即代克赛、

早黑宝、白奥林、沪培 １ 号、霞多丽等；最多需要 ８ 对

引物才能从供试品种中区分出来的葡萄品种有 ２ 个，
即魏天子、梅鹿辄（七 ２４）。 因此，本研究最终利用

ＶＶＭＤ２８、 ＶＶＭＤ７、 ＶＶＳ２、 ＶｒＺＡＧ７９、 ＶｒＺＡＧ６２、
ＶＶＭＤ３２、ＶＶＭＤ５、ＶＶＭＤ２７ 共 ８ 对引物来构建葡萄

品种 ＤＮＡ 指纹数据库，详见表 ３（数据未完全显示）。

表 ３　 部分葡萄品种在 ８ 个 ＳＳＲ 位点的 ＤＮＡ 指纹数据

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｉｎｇ ｄａｔａｓｅｔ ｏｆ ａ ｓｕｂｓｅｔ ｏｆ ｇｒａｐｅ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ

品种 ＳＳＲ 位点 ＳＳＲ ｓｉｔｅｓ

Ｃｕｌｔｉｖａｒ ＶＶＭＤ２８ ＶＶＭＤ７ ＶＶＳ２ ＶｒＺＡＧ７９ ＶｒＺＡＧ６２ ＶＶＭＤ３２ ＶＶＭＤ５ ＶＶＭＤ２７

槭叶葡萄 ２１１ ／ ２４１ ２４９ ／ ２４９ １２３ ／ １３９ ２５２ ／ ２５６ １８６ ／ １９２ ２３２ ／ ２３４ ２６１ ／ ２６３ １８１ ／ １８５

代克赛 ２１３ ／ ２１５ ２４３ ／ ２４３ １４５ ／ １４７ ２４２ ／ ２４２ ２１２ ／ ２１２ ２４４ ／ ２４４ ２２９ ／ ２２９ ２０７ ／ ２１１

山谷葡萄 ２１３ ／ ２４１ ２４９ ／ ２６３ １３９ ／ １４３ ２５２ ／ ２５６ １８８ ／ １９６ ２３２ ／ ２３４ ２６３ ／ ２６３ ２０３ ／ ２０７

５ＢＢ ２１３ ／ ２４９ ２３１ ／ ２６３ １３９ ／ １４７ ２４８ ／ ２５６ １９６ ／ ２１０ ２５６ ／ ２５６ ２３３ ／ ２６３ １８７ ／ ２０７

５Ｃ ２１３ ／ ２４９ ２２９ ／ ２６３ １４３ ／ １４７ ２４８ ／ ２５６ １９６ ／ ２０８ ２５８ ／ ２５８ ２３３ ／ ２６３ １９９ ／ ２０７

ＳＯ４ ２１３ ／ ２４９ ２２９ ／ ２６３ １４３ ／ １４７ ２４８ ／ ２５６ １９６ ／ ２０８ ２５６ ／ ２５６ ２３３ ／ ２６３ １９９ ／ ２０７

京紫晶 ２１５ ／ ２１５ ２３７ ／ ２４７ １３５ ／ １４３ ２４４ ／ ２５６ １８６ ／ ２００ ２４６ ／ ２６８ ２３１ ／ ２３７ １７５ ／ １９１

萨米特 ２１５ ／ ２１５ ２４３ ／ ２４３ １４５ ／ １４７ ２５２ ／ ２５２ ２１０ ／ ２１０ ２４４ ／ ２４４ ２２９ ／ ２２９ ２０７ ／ ２１１

弗莱 ２１５ ／ ２１５ ２３３ ／ ２４１ １４７ ／ １５３ ２５２ ／ ２５２ １９６ ／ ２１０ ２４４ ／ ２４４ ２２３ ／ ２２９ １９３ ／ ２１１

朱姆博 ２１５ ／ ２１５ ２４１ ／ ２４１ １４７ ／ １４７ ２５２ ／ ２５２ １９６ ／ １９６ ２４４ ／ ２４４ ２３７ ／ ２４７ ２０７ ／ ２１１

普赖德 ２１５ ／ ２１５ ２４１ ／ ２４１ １４５ ／ １４７ ２４２ ／ ２５２ １９６ ／ １９６ ２４４ ／ ２４４ ２２３ ／ ２３７ １９３ ／ ２０７

早黑宝 ２１５ ／ ２１５ ／ ２４１ ／ ２４１ ２４１ ／ ２４１ ／ ２４５ ／ ２４５ １４９ ／ １４９ ／ １５３ ／ １５３ ２３６ ／ ２３６ ／ ２３６ ／ ２３６ １８６ ／ １８６ ／ １９０ ／ １９０ ２４６ ／ ２４６ ／ ２６８ ／ ２６８ ２２５ ／ ２２５ ／ ２２９ ／ ２２９ １７５ ／ １７５ ／ １８１ ／ １８１

白奥林 ２１５ ／ ２２３ ／ ２２３ ／ ２５５ ２３３ ／ ２３７ ／ ２４５ ／ ２４５ １２１ ／ １２３ ／ １３３ ／ １４９ ２４４ ／ ２４４ ／ ２４８ ／ ２６２ １８４ ／ ２００ ／ ２００ ／ ２０２ ２４６ ／ ２４６ ／ ２６８ ／ ２６８ ２３１ ／ ２３３ ／ ２３５ ／ ２３５ １８１ ／ １８１ ／ １９１ ／ １９１

春光 ２１５ ／ ２２３ ／ ２４１ ／ ２５５ ２３７ ／ ２４５ ／ ２４５ ／ ２４７ １２１ ／ １３１ ／ １３１ ／ １４７ ２３６ ／ ２３６ ／ ２４８ ／ ２５２ １８４ ／ １８６ ／ １９０ ／ １９０ ２４６ ／ ２４６ ／ ２５４ ／ ２６８ ２２５ ／ ２２９ ／ ２２９ ／ ２３３ １７５ ／ １７５ ／ １８１ ／ １８１

宝光 ２１５ ／ ２２３ ／ ２４１ ／ ２５５ ２３７ ／ ２４５ ／ ２４５ ／ ２４７ １２１ ／ １３３ ／ １４１ ／ １４１ ２３６ ／ ２３６ ／ ２４４ ／ ２５６ １８４ ／ １８６ ／ １９０ ／ １９０ ２４６ ／ ２４６ ／ ２５４ ／ ２６８ ２２５ ／ ２２５ ／ ２２９ ／ ２２９ １７５ ／ １７５ ／ １８１ ／ １８１

蜜光 ２１５ ／ ２２３ ／ ２４１ ／ ２５５ ２３７ ／ ２４１ ／ ２４５ ／ ２４７ １２１ ／ １３３ ／ １４１ ／ １４７ ２３６ ／ ２４４ ／ ２４４ ／ ２５６ １８４ ／ １８６ ／ １８６ ／ １９０ ２３６ ／ ２４６ ／ ２５４ ／ ２６８ ２２５ ／ ２２５ ／ ２２９ ／ ２２９ １７５ ／ １７５ ／ １８１ ／ １８１

沪培 １ 号 ２１５ ／ ２２３ ／ ２５５ ２３７ ／ ２３７ ／ ２４５ １２３ ／ １３１ ／ １３３ ２４０ ／ ２４４ ／ ２５６ １８６ ／ １８６ ／ ２０２ ２３６ ／ ２３６ ／ ２６８ ２２９ ／ ２２９ ／ ２３５ １８１ ／ １８１ ／ １９１

霞多丽 ２１５ ／ ２２５ ２３７ ／ ２４１ １３５ ／ １４１ ２４０ ／ ２４２ １８６ ／ １９４ ２３６ ／ ２６８ ２３１ ／ ２３５ １７７ ／ １８５

黑巴拉多 ２１５ ／ ２２７ ２３７ ／ ２５１ １２３ ／ １４９ ２４８ ／ ２４８ １８６ ／ １８６ ２４６ ／ ２６８ ２３３ ／ ２３５ １７７ ／ １８１

红玫瑰 ２１５ ／ ２２７ ２３３ ／ ２４５ １２３ ／ １３１ ２４４ ／ ２５６ ２００ ／ ２０２ ２３６ ／ ２４２ ２２５ ／ ２２９ １８３ ／ １８５

无核白 ２１５ ／ ２４１ ２３７ ／ ２５１ １４３ ／ １４９ ２４４ ／ ２５６ １８６ ／ １８６ ２４６ ／ ２４６ ２３１ ／ ２３１ １７７ ／ １９１

无核白（阿富汗） ２１５ ／ ２４１ ２３７ ／ ２３７ １４１ ／ １４９ ２５４ ／ ２５６ １８６ ／ １８６ ２４６ ／ ２７０ ２２９ ／ ２３１ １９１ ／ １９１

无核白（宁夏） ２１５ ／ ２４１ ２５１ ／ ２５１ １３９ ／ １４９ ２４４ ／ ２５４ １８６ ／ １８６ ２４６ ／ ２５２ ２３１ ／ ２３７ １７７ ／ １９１

巨玫瑰 ２２３ ／ ２３３ ／ ２４１ ／ ２５５ ２３３ ／ ２３３ ／ ２４７ ／ ２４７ １３１ ／ １３１ ／ １３３ ／ １３３ ２４０ ／ ２４０ ／ ２４４ ／ ２４８ １８４ ／ １８４ ／ １９０ ／ ２０２ ２３６ ／ ２３６ ／ ２６８ ／ ２６８ ２３３ ／ ２３３ ／ ２３５ ／ ２３５ １７５ ／ １７５ ／ １８１ ／ １８１

夏黑 ２２３ ／ ２４１ ／ ２５５ ２３７ ／ ２４７ ／ ２４９ １３１ ／ １３１ ／ １３１ ２４０ ／ ２４４ ／ ２４４ １８６ ／ １８６ ／ １８６ ２３６ ／ ２３６ ／ ２６８ ２２９ ／ ２２９ ／ ２３３ １７７ ／ １７７ ／ １８１

巴拉蒂 ２２３ ／ ２５５ ２３７ ／ ２４１ １２１ ／ １４５ ２４４ ／ ２４８ １８６ ／ ２０２ ２３６ ／ ２６８ ２２９ ／ ２３３ １７５ ／ １８１

烟 ７３ ２２５ ／ ２２５ ２４１ ／ ２４５ １３１ ／ １３５ ２４２ ／ ２５６ １８６ ／ ２０２ ２５８ ／ ２６８ ２２３ ／ ２３５ １７７ ／ １８５

黑葡萄（新疆） ２３１ ／ ２３１ ２４１ ／ ２４７ １３３ ／ １５１ ２４８ ／ ２５４ １８６ ／ １９２ ２５２ ／ ２６８ ２２５ ／ ２４３ １８１ ／ １９１

阴影的指纹数据为相应品种的 ＳＳＲ 特征指纹数据

Ｓｈａｄｏｗｄａｔａ ａｒｅ ｔｈｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｉｎｇ ｄａｔａ ｏｆ ｔｈｅｉｒ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ

４４３
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２􀆰 ３　 聚类分析

２􀆰 ３􀆰 １　 二倍体葡萄品种的遗传多样性分析　 依据

９ 对引物对 ２６３ 份葡萄品种的扩增结果构建的“１ ／
０”矩阵，计算两两品种间的遗传相似系数，其变幅

为 ０􀆰 ４１０ ～ １􀆰 ００，其中遗传相似系数为 １􀆰 ００ 的品种

是一些疑似同物异名品种。 利用 ＵＰＧＭＡ 法构建遗

传关系聚类图（图 １）。 聚类结果表明：圆叶葡萄亚

属（Ｓｕｂｇｅｎ． Ｍｕｓｃａｄｉｎｉａ（Ｐｌａｎｃｈ． ） Ｒｅｈｄｅｒ）的 ５ 份圆

叶葡萄（Ｖ． ｒｏｔｕｎｄｉｆｏｌｉａ Ｍｉｃｈｘ． ），即弗莱、朱姆博、萨
米特、代克赛、普赖德，在截距 ０􀆰 ３３ 处与属于真葡萄

亚属（Ｓｕｂｇｅｎ． Ｅｕｖｉｔｉｓ Ｐｌａｎｃｈ． ）的品种分开，单独聚

为一类（由黑色空心正方形标注）。 除圆叶葡萄外，
其余 ２５８ 份材料在截距 ０􀆰 ２５ 处分为 １５ 个亚类。

Ａ 亚类包含有 １９８ 个葡萄品种，占所有材料的

７５􀆰 ３％ 。 Ａ 亚类在截距 ０􀆰 ２４ 处又可分为 ２ 个小类，
即 Ａ１ 和 Ａ２。

Ａ１ 小类包括 １７８ 个品种，主要是欧亚种葡萄，
其中含有 ６４ 个古老的中国地方品种，如牛奶、红葡

萄、红鸡心、驴奶、大青葡萄、哈什哈尔、索索葡萄、黑
鸡心等材料。 Ａ１ 小类在截距 ０􀆰 ２１ 处又可以分为 ３
个组，即组Ⅰ（由黄色实心三角形标注）、组Ⅱ（由蓝

色实心菱形、黄色空心正方形、红色实心三角形标

注）和组Ⅲ（由玫红色实心正方形标注）。 组Ⅰ中含

有 １８ 个葡萄品种，其中来自法国的葡萄品种基本全

部聚在本组，本组中来源于西藏的品种那布古珠与

赤霞珠聚在一起；蛇龙珠与品丽珠聚在一起，与其他

酿酒品种相比，蛇龙珠与品丽珠的亲缘关系最近，此
结果与姚玉新等［２３］ 和宋来庆等［２４］ 的研究结果一

致。 组Ⅱ中共有 １０８ 个葡萄品种，７０􀆰 ４％ 的品种是

来自中国，组Ⅱ在截距 ０􀆰 １９ 处可分为 ３ 个亚组，即
亚组①（由红色实心三角形标注）、亚组②（由黄色

空心正方形标注）、亚组③（由蓝色实心菱形标注）。
亚组①中含有 ７ 个品种，除了京早晶外，其余 ６ 个均

为中国地方品种，并且存在一组同物异名品种，即黑

鸡心与黑葡萄。 亚组②中有 ２０ 个品种，具有瑰宝血

缘的品种聚在本亚组，本亚组还包括一组同物异名

品种，即阿特巴格与红葡萄（新疆）；本亚组中姊妹

系品种直接聚在一起，例如，丽红宝和无核翠宝及晶

红宝和早康宝，均为瑰宝和无核白鸡心杂交选育而

成。 此外，本亚组中一些无核品种也聚在一起，例
如，晶红宝、早康宝与无核白鸡心；郑果大无核、京丰

无核及优无核。 亚组③包括 ８１ 个品种，含有莎巴珍

珠及玫瑰香血缘的品种大多聚集在本亚组中，共占

４０􀆰 ７％ 。 济南早红、胜利、郑州早红、金田玫瑰均以

玫瑰香为亲本，它们直接与玫瑰香聚在一起。 另外，
姊妹系品种直接聚在一起，奥古斯特和京玉均由意

大利和葡萄园皇后杂交选育而成。 还有一些品种与

亲本直接聚在一起，例如，超宝和其亲本之一的葡萄

园皇后，香妃和其亲本之一的绯红，紫珍珠和其亲本

之一的莎巴珍珠等。 本亚组中有 ３ 对芽变品种均被

区分开，即济南早红与 ６⁃２８、亚历山大与红亚历山

大、绯红与 ９０⁃１。 本亚组中的红双味、贵妃玫瑰、红
香蕉、黑香蕉属于欧美杂种，因其具有玫瑰香或莎巴

珍珠的血缘而与欧亚种聚在一起。 组Ⅲ包括 ５２ 个

品种，中国地方品种占 ５９􀆰 ６％ ，４８􀆰 ４％ 的中国地方

品种聚集在本组中。 其中，地方品种出现了较多的

同物异名现象，例如，绿木纳格和木纳格；脆葡萄、马
奶和牛奶等。 本组中的大部分无核品种聚在一起，
例如，京紫晶、大无核、无核白、无核白（阿富汗）、无
核紫、秋无核、无核白（宁夏）、白无核、红无籽露、西
营、黎明无核、无核白、无核白（巩义）。 此外，紫甜

无核、紫脆无核和金田美指均以牛奶为亲本，三者与

牛奶聚在一起，黑巴拉多与其亲本之一的红巴拉多

聚在一起，金田蓝宝石与其亲本之一的秋黑也聚在

一起。
Ａ２ 小类主要是欧美杂种葡萄，包含有尼加拉、

阳光玫瑰、康拜尔早生等，其中还包括一份带有玫瑰

香味的欧亚种葡萄，即红玫瑰。 供试材料中具有草

莓香味的品种主要聚集在本小类中。 康拜尔又叫康

拜尔早生，是由 Ｍｏｏｒｅ Ｅａｒｌｙ × （Ｂｅｌｖｉｄｅｒｅ × 玫瑰香）
杂交育成［２５］，具有康可的血缘［２６］，在本亚类中两者

均与康可聚在一起，但是康拜尔与康拜尔早生的带

型却不相同，两者为同名异物品种。 另外本亚类中

尼加拉、贵州水晶、云南水晶、关口葡萄带型完全一

致，可能属于同物异名品种。
Ｂ 亚类共有 ９ 个葡萄品种，均为中国野生葡萄

及其衍生品种，北冰红和哈桑含有山葡萄血缘，聚在

一起。 两份变叶葡萄（Ｖ． ｐｉａｓｅｚｋｉｉ Ｍａｘｉｍ． ），即变叶

葡萄（灵宝）和变叶葡萄（灵宝无毛）聚在一起。
Ｃ 亚类只包括 １ 个中国野生葡萄，即秋葡萄（青

要山）（Ｖ． ｒｏｍａｎｅｔｉ Ｒｏｍ． Ｃａｉｌｌ． ）。
Ｄ 亚类包括 ２５ 个葡萄品种，除山葡萄（北京东

灵山）和左优红外，其他 ２３ 份材料均属于美洲种

群，其中的 ８Ｂ、５Ｃ、５ＢＢ 具有冬葡萄血缘，三者聚在

一起；具有山葡萄血缘的左优红与山葡萄（北京东

灵山）聚在一起；Ｒｕ１４０ 与 １１０Ｒ 因具有相同的亲

本—Ｂｅｒｌａｎｄｉｅｒｉ Ｒｅｓｓｅｇｕｉｅｒ Ｎｏ． ２ 而直接聚在一起。
Ｅ 亚类包括 ３ 个中国野生葡萄，即腺枝葡萄（广

５４３
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西）（Ｖ． ａｄｅｎｏｃｌａｄａ Ｈａｎｄ． ⁃Ｍａｚｚ． ）、毛葡萄（广西）（Ｖ．
ｈｅｙｎｅａｎａ Ｒｏｅｍ． ＆ Ｓｃｈｕｌｔ． ） 和美丽葡萄 （ Ｖ． ｂｅｌｌｕｌａ
（Ｒｅｈｄｅｒ）Ｗ． Ｔ． Ｗａｎｇ）。 美丽葡萄（Ｖ． ｂｅｌｌｕｌａ （Ｒｅｈ⁃
ｄｅｒ）Ｗ． Ｔ． Ｗａｎｇ）又叫小叶毛葡萄，在中国葡萄属系

统检索表中，美丽葡萄与毛葡萄均属于毛葡萄组，所
以美丽葡萄与毛葡萄的关系较其他中国野生葡萄

较近。
Ｆ 亚类仅包括 １ 个中国野生葡萄，即华东葡萄

（信阳）。
Ｇ 亚类包括葛藟葡萄（三清山）和野葡萄（木札

岭 １ 号）２ 个中国野生葡萄。
Ｈ 亚类包括 １ 份桑叶葡萄（Ｖ． ｈｅｙｎｅａｎａ Ｒｏｅｍ． ＆

Ｓｃｈｕｌｔ ｓｕｂｓｐ． Ｆｉｃｉｆｏｌｉａ（Ｂｕｎｇｅ） Ｃ． Ｌ． Ｌｉ）及桑叶葡萄

（青天河 ６ 号）和 ２ 份桦叶葡萄（Ｖ． ｂｅｔｕｌｉｆｏｌｉａ Ｄｉｅｌｓ ＆
Ｇｉｌｇ），即桦叶葡萄（泸定 １ 号）和桦叶葡萄（泸定 ２
号），两者均收集于四川，属于中国野生葡萄。

Ｉ 亚类包括 １ 份武汉葡萄（Ｖ． ｗｕｈａｎｅｎｓｉｓ Ｃ． Ｌ． Ｌｉ）
即武汉葡萄（信阳）和 １ 份来自于云南元谋的桦叶

葡萄。
Ｊ 亚类仅包括 １ 个中国野生葡萄，即云南葡萄

（会同 ３ 号）。
Ｋ 亚类包括 ４ 个云南葡萄（Ｖ． ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ Ｃ． Ｌ． Ｌｉ）

和 １ 个刺葡萄，即云南葡萄（元谋 ３ 号）、云南葡萄 ２
号、云南葡萄（元谋 ２ 号）、云南葡萄（湖南）和刺葡

萄（梅岭山），均为中国野生葡萄。
Ｌ 亚类包括 １ 份河口葡萄（Ｖ． ｈｅｋｏｕｅｎｓｉｓ Ｃ． Ｌ． Ｌｉ）。
Ｍ 亚类包括武汉葡萄及武汉葡萄 ２ 号。
Ｎ 亚类包括 ４ 个来自不同地方的网脉葡萄（Ｖ．

ｗｉｌｓｏｎｉａｅ Ｈ． Ｊ． Ｖｅｉｔｃｈ），即网脉葡萄（卢氏 １ 号）、网
脉葡萄（卢氏 ２ 号）、网脉葡萄（宝天曼 １ 号）和网脉

葡萄（宝天曼 ２ 号），４ 个网脉葡萄均来自河南省。
另外还包括一份收集于武汉植物园的野葡萄。

Ｏ 亚类只包括 １ 份来自湖南的野葡萄。
在聚类分析中，葡萄属中的圆叶葡萄亚属与真

葡萄亚属能聚类分开，其中真葡萄亚属中的中国野

生葡萄大部分都单独聚为一类，说明中国野生葡萄

与欧亚种、欧美杂种及美洲种的葡萄亲缘关系较远，
而欧美杂种与欧亚种葡萄聚为了一大类，进而说明

两者的亲缘关系较近。 此外，由聚类结果可知，栽培

品种聚为了一大类，而中国野生葡萄分支较多，共聚

了 １４ 个小类，说明了野生葡萄的遗传基础更宽泛，
栽培品种遗传基础较狭窄。 该分类结果从 ＤＮＡ 水

平上反映了这些葡萄种质的亲缘关系，为葡萄育种

的亲本选择提供理论依据。

同时，聚类结果表明遗传关系较近的品种容易

聚在一起，且同一育种单位培育的品种大多聚在同

一类群内，例如，山西省农业科学院果树研究所培育

的瑰宝、秋红宝、早康宝、丽红宝、无核翠宝、晶红宝

聚在 Ａ１ 小类组Ⅱ的亚组②。 北京市农林科学院林

业果树研究所培育的瑞都无核怡、紫珍珠、爱神玫

瑰、香妃聚集在 Ａ１ 小类组Ⅱ的亚组③。 另外来自

新疆的葡萄品种主要集中于 Ａ１ 小类的组Ⅲ中。 从

聚类图中还可以看到，中国的 ６１ 份地方品种中存在

同名异物及同物异名现象，说明了我国地方品种名

称较混乱。
此外，本研究将 ６１ 份中国葡萄地方品种的基因

型数据与国外欧洲葡萄品种分子数据库 （ ｗｗｗ．
ｖｉｖｃ． ｄｅ）中的数据进行比对，发现 ５ 个中国地方品

种与国外数据库中品种的基因型一致，即和田红和

ＫｕｌｄｚｈｉｎｓｋＩＩ，库斯卡奇和 Ｅｍｅｒａｌｄ ｓｅｅｄｌｅｓｓ，绿木纳

格和 Ｇｉｓｓａｒｙ，茨中教堂和 Ｂａｃｏ ｎｏｉｒ，伊犁香葡萄和

Ｍｕｓｃａｔ ｆｌｅｕｒ ｄ′ｏｒａｎｇｅｒ，可能是相同品种。 另外还发

现卡拉和 Ｆｏｓｔｅｒ′ｓ Ｗｈｉｔｅ Ｓｅｅｄｌｉｎｇ 的基因型只差一个

位点（ＶｒＺＡＧ７９）不一致。
２􀆰 ３􀆰 ２　 多倍体葡萄品种的遗传多样性　 根据 ９ 对

ＳＳＲ 引物的扩增数据构建的多态性数据矩阵，利用

ＮＴＳＹＳ⁃ＰＣ ２􀆰 １ 软件，采用 ＤＩＣＥ 相似系数计算供试

材料两两品种间的遗传相似系数，形成遗传相似系

数矩阵，供试品种的遗传相似系数变化范围为

０􀆰 ５６ ～ ０􀆰 ９７。由供试品种间遗传相似系数变幅可看

出，供试品种间的遗传差异较大，遗传基础较丰富。
根据遗传相似系数矩阵利用 ＵＰＧＭＡ 法对供试

品种进行聚类，从而形成聚类图（图 ２）。 由聚类图

可以看出，在相似系数为 ０􀆰 ６７ 处，５１ 份葡萄品种可

以分为 ３ 组，即Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ。 Ⅰ组郑黑单独聚为一类，
郑黑的来源不详。 Ⅱ组由晚黑宝和秋黑宝组成，两
者均属于欧亚种且亲本相同，均由瑰宝和秋红杂交

选育而成。 Ⅲ组包含品种数量较多，除了沈阳玫瑰

及早黑宝外，其他均为欧美杂种葡萄，主要为巨峰系

的品种。 通过本聚类图可以看出，姊妹系品种大多

聚为一类，例如，春光、宝光和蜜光的亲本均是巨峰

和早黑宝，与早黑宝直接聚在一起。 沈农硕丰和沈

农香丰均是紫珍香的后代，三者直接聚在一起。 由

聚类结果可看出，５１ 份葡萄品种均被区分开，但整

体的相似系数较高，说明了优良性状的育种目标导

致葡萄遗传背景变得狭窄，所以在葡萄育种工作中

大力拓展育种基础是首项重要任务。
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图 １　 ２６３ 份葡萄材料的聚类结果

Ｆｉｇ􀆰 １　 Ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ ２６３ ｇｒａｐｅ ｍａｔｅｒｉａｌｓ
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图 ２　 ５１ 份葡萄材料的聚类结果

Ｆｉｇ􀆰 ２　 Ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ ５１ ｇｒａｐｅ ｍａｔｅｒｉａｌｓ

３　 讨论

本研究采用毛细管荧光电泳技术，相比传统的

聚丙烯酰胺凝胶电泳技术，该检测技术具有高效率、
高通量、操作简单、自动化等优点，在农作物上已得

到广泛应用，尤其在进行大规模材料的分析研究时，
此方法显得尤为重要。 此外，该方法在 ＤＮＡ 指纹图

谱的构建中已得到广泛应用［２７⁃２８］。
近年来，ＳＳＲ 分子标记已被广泛应用于品种鉴

定、遗传多样性分析及指纹图谱构建等方面。 在这

些研究中，所选用的 ＳＳＲ 引物及检测方法各不相

同，从而导致同一品种在不同研究之间的比较很难

实现。 本研究所选的 ９ 对高多态性 ＳＳＲ 引物来自

法国、德国、意大利等 ７ 个国家的相关实验室共同筛

选［２９］，可有效解决不同实验室之间的数据整合，有
利于丰富国际葡萄品种数据库。 目前，该 ９ 对引物

已被广泛应用，但相同引物在各个研究中扩增所得

等位基因数及多态性信息指数存在差异，例如本研

究利用 ＶｒＺＡＧ７９ 引物扩增出 １７ 条条带、片段范围

在 ２３４ ～ ２６８ 之间、 ＰＩＣ 值为 ０􀆰 ８７３，而 Ｎ． Ｓｔａｊｎｅｒ

等［３０］的扩增为 １３ 条、大小在 ２３８ ～ ２６０ 之间、ＰＩＣ 值

为 ０􀆰 ８３４。 Ｆ． Ｃａｒｉｍｉ 等［３１］ 的研究为 １０ 条、大小在

２２６ ～ ２５８ 之间、ＰＩＣ 值为 ０􀆰 ７３６。 这可能与研究所

选取葡萄种质种类及数量有关。
ＤＮＡ 指纹数据库给予每个品种唯一的指纹身

份证，在判断某品种是否为新品种时，可以直接将申

请品种的 ＤＮＡ 指纹数据和指纹数据库中的数据进

行比对，即可进行初步的判定。 对于以不同名称来

申请新品种的可预先将其排除，与常规的 ＤＵＳ 测试

相比，能够大幅度减少工作量。 因此，ＤＮＡ 指纹数

据库可以作为新品种 ＤＵＳ 测试的辅助工具。 利用

ＤＮＡ 分子标记构建指纹数据库的一般原则是用尽

量少的引物区分开尽量多的品种，因此就要求所用

标记的多态性要高。 多态性信息含量（ＰＩＣ）是用来

衡量 ＳＳＲ 引物多态性高低的一个重要指标。 １９８０
年，Ｄ． Ｂｏｔｓｔｅｉｎ 等［３２］首先提出了衡量基因变异程度

高低的多态性信息量指标，指出当 ＰＩＣ ＞ ０􀆰 ５ 时，该
引物为高度多态性信息引物，当 ０􀆰 ２５≤ＰＩＣ≤０􀆰 ５
时，该引物为中度多态性信息引物，当 ＰＩＣ ＜ ０􀆰 ２５
时，该引物为低度多态性信息引物。 本研究所用引
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物的 ＰＩＣ 值均大于 ０􀆰 ７，均为高度多态性引物。 其

中 ＶＶＭＤ２８ 扩增得到 ３１ 个等位基因，基因型数 １２８
个，多态性信息含量为 ０􀆰 ８８６。 ９３􀆰 ９％ 的供试品种

仅用 ４ 对引物即可区分开来，表明所采用的 ＳＳＲ 标

记技术具有较强的特异性，获得的指纹数据差异明

显，为品种鉴定奠定了基础，进一步说明了 ＳＳＲ 分

子标记对葡萄品种进行鉴定的可行性。 部分品种如

伊犁葡萄与和田红，黑葡萄（新疆）与紫红型葡萄，
白葡萄与白老虎眼，尼加拉与贵州水晶、关口葡萄、
云南水晶等的遗传相似系数为 １􀆰 ００，可能是同物异

名品种，建议进行田间 ＤＵＳ 测试鉴定。
本研究的遗传多样性分析表明，中国野生葡萄

及美洲种群葡萄分别归为一类，欧亚种与欧美杂种

归为一大类，且美洲种与欧亚种和欧美杂种的关系

较近。 该结果与方连玉等［３３］ 及温景辉等［３４］ 的结果

类似，他们均利用 ＳＳＲ 分子标记对野生种、欧亚种、
欧美杂种、美洲种葡萄种质进行了遗传多样性分析，
两者聚类结果均表明，欧亚种、欧美杂种与美洲种的

亲缘关系较近，且野生种单独聚为一类。 此外，本研

究中巨峰系多倍体品种聚为一大类，该聚类结果与

尹玲等［２１］的结果类似。 在本研究中，康拜尔和康拜

尔早生是同一品种，可能是圃内保存的品种出差所

致。 另外，伊犁香葡萄的来源不详，其基因型数据与

Ｍｕｓｃａｔ ｆｌｅｕｒ ｄ′ｏｒａｎｇｅｒ 一致，而与小白玫瑰在每个位

点上都有一个等位基因相同。 据报道，小白玫瑰是

Ｍｕｓｃａｔ ｆｌｅｕｒ ｄ′ｏｒａｎｇｅｒ 的亲本之一［３５］，因此猜测小

白玫瑰可能是伊犁香葡萄的亲本之一。 从聚类图

中，发现 Ａ 类群中的无核白、宁夏无核白、西营、红
无籽露等几个无核品种聚在一起，其中西营的亲本

不详，但它与红无籽露的基因型数据只在引物

ＶｒＺＡＧ７９ 上有差异，所以推测两者的亲缘关系较

近。 刘崇怀等［３６］对 ３７ 份无核葡萄品种的形态特征

进行调查，并对所得数据进行统计分析，也得到了相

同的结果。 除此之外，本研究在 ６１ 份地方品种中发

现存在同名异物和同物异名现象。 其中无核白与无

核白（宁夏）、无核白（阿富汗）为同名异物品种，后
两者与前者在 ３ 个 ＳＳＲ 位点上（ＶｒＺＡＧ６２、ＶＶＭＤ２７
和 ＶＶＭＤ２８）基因型完全相同，它们在每一个位点上

至少有一个等位基因相同，所以它们可能是亲子代

关系，另外，无核白（宁夏）和无核白（阿富汗）成熟

期比无核白早，且两者的结实率与无核白相比较好。
黑葡萄（山西）和黑葡萄（新疆）也属于同名异物品

种，据记载黑葡萄（新疆）是新疆地方品种［２４］，而其

他被称为黑葡萄的品种可能是因为当地农民根据果

皮颜色而命名。
贵州水晶、云南水晶和关口葡萄与美国品种尼加

拉具有完全相同的基因型数据，并且前三者与尼加拉

也具有相似的形态学特征，幼嫩梢尖均为绿黄色，嫩
叶为灰绿色，成熟的叶片为深绿色，果实表皮颜色均

是黄绿色，果粒形状为近圆形，并且果肉具有浓烈的

麝香味。 因此，推测关口葡萄、云南水晶、贵州水晶可

能是尼加拉的别称。 黑鸡心在山西清徐被称为黑葡

萄，实则两者可能为同一品种［３７］。 另外，绿木纳格的

维吾尔语名为木纳格，红葡萄（新疆）的维吾尔语名

为阿特巴格，牛奶葡萄在新疆被称为马奶葡萄，在山

西被称为脆葡萄，它们可能是同一品种［２６］。 另外，哈
什哈尔葡萄在新疆也被称为白葡萄，且哈什哈尔、大
青葡萄是圆白葡萄的别称，所以它们可能为同物异名

品种［２６］，而白老虎眼是河北的一个地方品种，与白葡

萄带型一致。 类似情况还发生在黑葡萄（新疆）和紫

红型葡萄上，两者均来自新疆，且具有相同基因型，推
测紫红型葡萄可能是黑葡萄（新疆）的别称。 对于不

能确定的疑似同物异名品种建议进行田间 ＤＵＳ 测试

鉴定，来进一步确定其身份。
另外，通过与欧洲葡萄品种分子数据库的比对，

５ 组疑似同物异名品种中，和田红和 ＫｕｌｄｚｈｉｎｓｋＩＩ 已
经被证实为同物异名品种（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ． ｖｉｖｃ． ｄｅ ／ ｉｎ⁃
ｄｅｘ． ｐｈｐ？ ｒ ＝ ｐａｓｓｐｏｒｔ％２Ｆｖｉｅｗ＆ｉｄ ＝ ６５４８）。 因卡拉

和 Ｆｏｓｔｅｒ′ｓ Ｗｈｉｔｅ Ｓｅｅｄｌｉｎｇ 的基因型数据只在一个位

点上有差异（ＶｒＺＡＧ７９），推测 Ｆｏｓｔｅｒ′ｓ Ｗｈｉｔｅ Ｓｅｅｄ⁃
ｌｉｎｇ 在传入中国后发生了变异。 Ａ． Ｍｉｌｌａ⁃Ｔａｐｉａ
等［３８］认为葡萄品种进入一个新环境后，为了适应特

定的环境，葡萄在生长过程中可能会发生变异。 聚

类分析表明，大部分具有相同遗传背景的种质聚为

了一类，当然也存在没有聚在一起的情况，这充分体

现了葡萄丰富的遗传多样性和不同种质资源之间所

拥有的复杂的遗传结构。 本研究为新品种的选育和

保护及品种鉴定提供了理论依据，为葡萄产业的可

持续发展奠定了基础。
葡萄种质资源丰富，本研究开展之前还未见大

规模地构建葡萄 ＤＮＡ 指纹数据库的相关报道。 本

研究仅采用了 ３１４ 份葡萄种质，且随着葡萄品种不

断地增加，该 ９ 对引物的鉴别能力可能会逐渐降低，
所以在保证质量的前提下，需要进一步丰富完善引

物的数量。 本研究仅是初步构建了一个指纹数据

库，以 Ｅｘｃｅｌ 表格形式呈现出来，不利于共享，而且

在进行品种鉴定时，需要与指纹数据表中数据进行

人工比对，难度大、耗时、耗力，也容易出现人为错
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误。 如果将这些数据整合成一个系统，构建成一个

葡萄指纹数据库管理系统，将会大大提高工作效率。
本实验室拟构建一个葡萄指纹数据库管理系

统，包括 ３ 个方面内容，一是进行信息资料的整合，
包括品种信息（名称、种性、来源）、引物信息（引物

名称、序列信息、位置、退火温度）及形态信息；二是

进行数据类资料的整合，其包括 ＤＮＡ 指纹数据和形

态学性状数据；三是图片类资料的整合，其包括形态

性状的图片及扩增产物的电泳图。 本研究所构建的

指纹数据库仅包含了以上部分内容，主要是葡萄品

种信息数据、引物信息数据和 ＳＳＲ 指纹数据，其余

工作需要进行补充。 另外，本研究只对 ３１４ 份葡萄

种质进行了 ＳＳＲ 分析，其结果仅能反映部分葡萄品

种的遗传多样性，不能代表我国整体葡萄种质资源

的遗传多样性水平。 因此，在今后的研究中，将会不

断完善充实 ＤＮＡ 指纹数据库。
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