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应用 ＳＳＲ 标记分析中国北方名优绿豆的遗传多样性

任红晓１，程须珍２，徐东旭１，高运青１，尚启兵１

（ １张家口市农业科学院，河北张家口 ０７５０００；２中国农业科学院作物科学研究所，北京 １０００８１）

　 　 摘要：利用 ３９ 对 ＳＳＲ 分子标记对 ７８ 份中国北方名优绿豆品种进行遗传多样性分析，共检测出 １０４ 个等位变异，平均为

２ ７４ 个。 不同引物所揭示的试验材料多态信息含量（ＰＩＣ）变幅在 ０ ０３ ～ ０ ５８ 之间，平均 ０ ２６。 分析 ４ 个地理来源的名优绿

豆资源，结果表明内蒙古的等位变异数和多态信息含量值最大，是传统名优绿豆种质资源最丰富的地区，河北张家口次之。
聚类分析表明河北张家口和山西大同的种质为组群Ⅰ，内蒙古和吉林白城的资源为组群Ⅱ。
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绿豆在我国已有两千余年的栽培历史，是我国

人民传统的豆类食物。 绿豆子粒中含有多种维生素

及钙、磷、铁等矿物质，由于其营养丰富，用途广泛，
李时珍称其为“菜中佳品” ［１⁃３］。 ＤＮＡ 分子标记在遗

传多样性分析、分子标记辅助育种和遗传作图中具有

重要作用。 ＳＳＲ（ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔ）因其多态性

高、共显性和技术简便的优点，国内外学者利用 ＳＳＲ
分子标记对不同来源的绿豆种质进行了遗传多样性

分析［４⁃８］。 我国是绿豆主要出口国，许多传统名特绿

豆品种，如张家口鹦哥绿豆、白城鹦哥绿豆等在国际

市场上久享盛誉，目前仅见程须珍等［９］利用 ＲＡＰＤ 标

记对 １６ 个绿豆品系进行过遗传分析；刘岩等［１０］利用

４０ 对 ＳＳＲ 引物对 １８ 个不同地理来源（共 ２７２ 份种

质）的绿豆群体进行遗传多样性分析，而针对这些传

统名特品种进行的多样性分析国内外则未见报道。
本研究选用 ＳＳＲ 分子标记对来自于河北张家口、山西

大同、内蒙古和吉林白城等我国北方的名优绿豆品种

的遗传多样性进行分析，能有效地反映名优资源群体
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间的亲缘关系和遗传多样性，为研究绿豆的起源和引

种提供有效的理论参考，并为绿豆的优异种质资源保

护和提高育种材料的利用效率奠定基础。

１　 材料与方法

１ １　 试验材料

参试材料为我国目前北方主产区的名优地方品

种，共 ７８ 份，来自全国 ４ 个省（区），其中河北张家

口 ２０ 份，山西大同 ２２ 份，内蒙古 １７ 份，吉林白城

１９ 份。 张绿 １ 号由张家口市农业科学院豆类所提

供，其余 ７７ 份由中国农业科学院作物科学研究所

提供。

表 １　 不同来源地的参试材料

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ ｆｒｏｍ ｅａｃｈ ｏｒｉｇｉｎ（ｎｏｒｔｈ Ｃｈｉｎａ）

序号

Ｃｏｄｅ
名称或编号

Ｎａｍｅ ｏｒ Ｃｏｄｅ
原产地或来源

Ｏｒｉｇｉｎ
序号

Ｃｏｄｅ
名称或编号

Ｎａｍｅ ｏｒ Ｃｏｄｅ
原产地或来源

Ｏｒｉｇｉｎ

１ 张绿 １ 号 河北张家口市 ４０ Ｃ０３８１ 山西大同灵丘县

２ Ｃ０２７４ 河北张家口市 ４１ Ｃ０３８５ 山西大同广灵县

３ Ｃ０２７６ 河北张家口市 ４２ Ｃ０３８６ 山西大同广灵县

４ Ｃ０２７７ 河北张家口市 ４３ Ｃ５６４５ 内蒙古

５ Ｃ０２７９ 河北张家口怀来县 ４４ 突泉大明绿 内蒙古

６ Ｃ０２８０ 河北张家口怀来县 ４５ 和林小明绿 内蒙古

７ Ｃ０２８１ 河北张家口怀来县 ４６ Ｃ２０３９ 内蒙古克什克腾旗

８ Ｃ０２８２ 河北张家口怀来县 ４７ Ｃ２０４０ 内蒙古克什克腾旗

９ Ｃ０２８３ 河北张家口宣化县 ４８ Ｃ２０５１ 内蒙古赤峰市

１０ Ｃ０２８４ 河北张家口宣化县 ４９ Ｃ２０５２ 内蒙古赤峰市

１１ Ｃ０２８８ 河北张家口涿鹿县 ５０ Ｃ２０５３ 内蒙古赤峰市

１２ Ｃ０２９２ 河北张家口阳原县 ５１ Ｃ０６７８ 内蒙古翁牛特旗

１３ Ｃ０２９３ 河北张家口阳原县 ５２ Ｃ０６７９ 内蒙古喀喇沁旗

１４ Ｃ０２９４ 河北张家口阳原县 ５３ Ｃ０６８１ 内蒙古阿鲁旗

１５ Ｃ０２９７ 河北张家口尚义县 ５４ Ｃ０６８２ 内蒙古赤峰市

１６ Ｃ０２９８ 河北张家口尚义县 ５５ Ｃ０６８３ 内蒙古赤峰市

１７ Ｃ３７０９ 河北张家口阳原县 ５６ Ｃ０６８４ 内蒙古赤峰市

１８ Ｃ３７１０ 河北张家口阳原县 ５７ Ｃ０６８５ 内蒙古翁牛特旗

１９ Ｃ３７１１ 河北张家口阳原县 ５８ Ｃ０６８６ 内蒙古宁城

２０ Ｃ３７１２ 河北张家口万全县 ５９ Ｃ０６８７ 内蒙古宁城

２１ 大同绿豆 山西大同县峰裕乡兼场村 ６０ ＭＤ⁃００８ 吉林白城

２２ 大同绿豆 山西大同县党留庄乡兼埔村 ６１ ＬＤＳ⁃００１ 吉林白城

２３ 大同绿豆 山西大同灵丘县柳科乡柳科村 ６２ Ｃ５６６８ 吉林白城

２４ 大同绿豆 山西大同县石家田乡小庄村 ６３ Ｃ６３９６ 吉林白城

２５ 大同绿豆 浑源县东坊城乡荆庄 ６４ 白绿 １１ 号 吉林白城

２６ 大同绿豆 山西大同市南郊区高店 ６５ Ｃ５６３５ 吉林白城

２７ Ｃ０３７６ 山西大同市 ６６ Ｃ５７８７ 吉林白城

２８ Ｃ０３７７ 山西大同天镇县 ６７ 白绿 １０ 号 吉林白城

２９ Ｃ０３７８ 山西大同天镇县 ６８ Ｃ５６３４ 吉林白城

３０ Ｃ０３７９ 山西大同天镇县 ６９ 大鹦哥绿 ９８５ 吉林白城

３１ Ｃ０３８７ 山西大同浑源县 ７０ Ｃ０７００ 吉林白城大安县（市）
３２ Ｃ１８３９ 山西大同市 ７１ Ｃ０７０１ 吉林白城洮南市

３３ Ｃ１８４０ 山西大同市 ７２ Ｃ０７０２ 吉林白城通榆县

３４ Ｃ１８４１ 山西大同市 ７３ Ｃ０７０３ 吉林白城通榆县

３５ Ｃ１８４５ 山西大同市 ７４ Ｃ０７０４ 吉林白城通榆县

３６ Ｃ１８４８ 山西大同市 ７５ Ｃ０７０６ 吉林白城通榆县

３７ Ｃ１８７４ 山西大同县 ７６ Ｃ３９２３ 吉林白城市

３８ Ｃ１８７５ 山西大同县 ７７ Ｃ３９２４ 吉林白城通榆县

３９ Ｃ０３８０ 山西大同灵丘县 ７８ Ｃ３９２５ 吉林白城洮南市

６９３
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１ ２　 基因组 ＤＮＡ 的提取

每份材料取 ５ 粒种子播种于营养钵内，出苗后

１０ ｄ 左右，从每份材料的 ２ ～ ３ 株绿豆幼苗上采集刚

展开的新鲜嫩叶［１１］于 ２ ０ ｍＬ 标记的 ＥＰ 管中，立即

置于冰上。 在液氮中冷冻后研磨成细粉，ＣＴＡＢ 法提

取基因组 ＤＮＡ［１２⁃１３］。 将基因组 ＤＮＡ 原液于 － ２０ ℃
保存，ＰＣＲ 扩增时取适量稀释为 ２５ ｎｇ ／ μＬ 备用。
１ ３　 ＰＣＲ 扩增

３９ 对 ＳＳＲ 引物由中国农业科学院作物科学研

究所提供，ＰＣＲ（ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ｃｈａｉｎ ｒｅａｃａｔｉｏｎ）扩增的

整个反应体系为 １０ μＬ，包含 ２５ ｎｇ ／ μＬ 绿豆基因组

ＤＮＡ １ ５ μＬ，２０ ｍｍｏｌ ／ Ｌ ＭｇＣｌ２ １ ０ μＬ，４０ ｍｍｏｌ ／ Ｌ
ｄＮＴＰｓ ０ ２ μＬ，２ ５ Ｕ ／ μＬ ＴａｑＤＮＡ 聚合酶 ０ １２ μＬ，
２ μｍｏｌ ／ Ｌ 引物 ０ ７５ μＬ，蒸馏水 ６ ４３ μＬ。 反应程

序：９５ ℃预变性 ５ ｍｉｎ；９５ ℃变性 ３０ ｓ，退火 ３０ ｓ，
７２ ℃延伸 ４５ ｓ，循环 ３５ 次：７２ ℃延伸 ５ ｍｉｎ，整个

ＳＳＲ 分析的 ＰＣＲ 扩增反应在东胜 ＥＤＣ⁃８１０ＰＣＲ 热

循环仪上进行。
１ ４　 扩增产物检测

８％的聚丙烯酰胺非变性凝胶电泳分离扩增产

物，３６０ ～ ３８０ Ｖ 恒压下电泳，电泳时间一般在 １ ５ ｈ
左右。 将凝胶用蒸馏水洗涤 ２ 次，用 １０％ ＡｇＮＯ３溶

液染色 １０ ｍｉｎ，蒸馏水洗涤 ３ 次后用 １ ５％ ＮａＯＨ
加 １％ 甲醛溶液显影，８ ｍｉｎ 后蒸馏水洗涤 ２ 次后读

带。
１ ５　 数据处理

根据各 ＳＳＲ 位点 ＰＣＲ 扩增片段（等位变异的迁

移率）分别读取数据，按照数据分析软件的要求转

换成对应格式。 利用 ＰｏｐＧｅｎｅ３２ 和 Ｐｏｗｅｒｍａｒｋｅｒ
Ｖ３ ２５ 软件计算各遗传参数［１４⁃１５］。

２　 结果与分析

２ １　 多态性分析

３９ 对 ＳＳＲ 引物在 ７８ 份名优绿豆资源中共检测

出 １０４ 个等位变异，等位变异范围为 ２ ～ ５ 个，平均

为 ２ ７４ 个。 其中引物 ｐ２⁃４３６ 等位变异数目最多，
为 ５ 个。 本研究中不同引物的多态信息含量（ＰＩＣ）
变幅在 ０ ０３ ～ ０ ５８ 之间，引物 ｐ２⁃４３６ 多态信息含

量（ＰＩＣ）最高，为 ０ ５４，平均为 ０ ２６（表 ２）。

表 ２　 ＳＳＲ 标记的等位变异数目和多态信息含量

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ ａｎｄ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔ ｆｏｒ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ

序号

Ｃｏｄｅ

多态性引物编号

Ｃｏｄｅ ｏｆ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｐｒｉｍｅｒｓ

等位变异数目

Ｎｏ． ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ
多态信息含量

ＰＩＣ
序号

Ｃｏｄｅ

多态性引物编号

Ｃｏｄｅ ｏｆ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｐｒｉｍｅｒｓ

等位变异数目

Ｎｏ． ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ
多态信息含量

ＰＩＣ

１ ｐ１⁃３９７ ４ ０ ４５ ２１ ｐ３⁃２２３ ３ ０ ２９

２ ｐ１⁃１３６７ ３ ０ ２２ ２２ ｐ３⁃３０２ ４ ０ １５

３ ｐ２⁃４１ ２ ０ ３７ ２３ ｐ３⁃３１０ ３ ０ ０３

４ ｐ２⁃６４ ２ ０ ３１ ２４ ｐ３⁃３３５ ３ ０ １６

５ ｐ２⁃２０８ ２ ０ １７ ２５ ｐ３⁃３６８ ２ ０ １５

６ ｐ２⁃４３６ ５ ０ ５４ ２６ ｐ３⁃４２７ ３ ０ １６

７ ｐ２⁃５１０ ２ ０ ０７ ２７ ｐ３⁃４２９ ３ ０ ０４

８ ｐ２⁃５１６ ３ ０ １８ ２８ ｐ３⁃５９８ ４ ０ １２

９ ｐ２⁃５３６ ３ ０ １５ ２９ ｐ３⁃６２７ ３ ０ ２６

１０ ｐ２⁃６２４ ３ ０ ５５ ３０ ｐ３⁃６７１ ２ ０ ３５

１１ ｐ２⁃６２７ ３ ０ ５８ ３１ ｐ３⁃７６５ ２ ０ １３

１２ ｐ２⁃６３７ ３ ０ １２ ３２ ｐ３⁃７８９ ２ ０ ２７

１３ ｐ２⁃７４０ ２ ０ ３２ ３３ ｐ３⁃８３５ ２ ０ ３７

１４ ｐ２⁃７５６ ２ ０ １７ ３４ ｘ⁃３４ ２ ０ ３５

１５ ｐ２⁃９９９ ２ ０ １５ ３５ ｘ⁃１２０ ２ ０ ３７

１６ ｐ２⁃１０４２ ４ ０ １７ ３６ ｃ⁃２５０ ２ ０ ３８

１７ ｐ２⁃１０６３ ３ ０ １９ ３７ ｃ⁃２７３ ２ ０ ３７

１８ ｐ３⁃１３５ ２ ０ ０４ ３８ ｈ⁃５ ４ ０ ４５

１９ ｐ３⁃１３６ ３ ０ ２２ ３９ ｈ⁃４０ ２ ０ ２７

２０ ｐ３⁃２０３ ４ ０ ５１ 平均数 Ｍｅａｎ ２ ７４ ０ ２６

７９３
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２ ２　 不同地区名优绿豆品种遗传多样性比较

由表 ３ 可以看出，４ 个参试资源群体从总体上

分析，有效等位基因变异数平均为 １ ４９，多态位点

百分率平均为 ８２ ０５％ 。 不同地理来源组群的平均

等位变异数的变异范围在 １ ８７ ～ ２ ５１ 之间，平均

２ ０９；有效等位变异数在 １ ４５ ～ １ ５５ 之间，平均为

１ ４９ 个；多态信息含量（ＰＩＣ）的变异范围为 ０ ２０ ～
０ ２６，平均 ０ ２４。 内蒙古的平均等位变异数最高，其

次为河北张家口的。 内蒙古和河北张家口的多态信

息含量最大，吉林白城的其次，山西大同的多态信息

含量最小。 多态位点百分率是反应遗传多样性的重

要指标之一，４ 个地区的多态位点百分率平均为

８２ ０５％，内蒙古的最高为 １００％，山西大同与吉林白

城的最低为 ６９ ２３％。 综合各群体间的参数可知内蒙

古为名优绿豆资源最丰富的地区，河北张家口次之，
山西大同与吉林白城的遗传多样性相对较低。

表 ３　 参试绿豆品种群体遗传多样性比较

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｍｕｎｇｂｅａｎ ｖａｒｉｔｉｅｓ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｏｒｉｇｉｎｓ

组群

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
平均等位变异数

Ｎｏ． ｏｆ ａｖｅｒａｇｅ ａｌｌｅｌｅｓ
有效等位变异数

Ｎｏ． ｏｆ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ａｌｌｅｌｅｓ
多态位点

Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｌｏｃｉ
多态位点百分率（％ ）

Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｌｏｃｉ
多态信息含量

ＰＩＣ

河北张家口 ２ １０ １ ５５ ３５ ８９ ７４ ０ ２６

山西大同 １ ８７ １ ４５ ２７ ６９ ２３ ０ ２０

内蒙古 ２ ５１ １ ５２ ３９ １００ ００ ０ ２６

吉林白城 １ ８７ １ ４５ ２７ ６９ ２３ ０ ２２

平均 Ｍｅａｎ ２ ０９ １ ４９ ３２ ８２ ０５ ０ ２４

２ ３　 不同地区名优绿豆品种遗传距离、遗传一致度

遗传距离和遗传一致度是用来衡量群体间亲缘

关系的重要参数，遗传一致度大，表明群体间的亲缘

关系越近，反之就越远［１６⁃１７］。 由表 ４ 得知，４ 个地区

绿豆品种的遗传一致度变异范围在 ０ ９３ ～ ０ ９７ 之

间。 内蒙古和吉林白城的绿豆品种遗传一致度较

高，遗传关系相对较近；河北张家口和内蒙古、吉林

白城的遗传一致度较低，其亲缘关系相对较远。

表 ４　 群体间遗传距离及遗传一致性

Ｔａｂｌｅ ４ 　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｄｅｎｔｉｔｙ ａｎｄ ｇｅｎｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ　

群体 河北张家口 山西大同 内蒙古 吉林白城

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ Ｚｈａｎｇｊｉａｋｏｕ Ｄａｔｏｎｇ Ｉｎｎｅｒ Ｍｏｎｇｏｌｉａ Ｂａｉｃｈｅｎｇ

河北张家口 ０ ９６ ０ ９３ ０ ９３

山西大同 ０ ０４ ０ ９６ ０ ９５

内蒙古 ０ ０７ ０ ０４ ０ ９７

吉林白城 ０ ０７ ０ ０５ ０ ０３

右上角为遗传一致性，左下角为遗传距离

Ｎｅｉ′ｓ ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｄｅｎｔｉｔｙ（ａｂｏｖｅ ｄｉａｇｏｎａｌ）ａｎｄ ｇｅｎｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ（ｂｅｌｏｗ ｄｉａｇｏｎａｌ）

２ ４　 不同地区名优绿豆品种聚类分析

利用 ＵＰＧＭＡ 法构建 ４ 个群体的聚类图（图

１），在遗传相似系数 １ ８８ 处，参试绿豆品种群体可

被分为 ２ 个组群，组群Ⅰ包括河北张家口和山西大

同地区的绿豆品种群；组群Ⅱ包括内蒙古和吉林白

城地区的绿豆品种群。

河北张家口
山西大同
内蒙古
吉林白城

遗传相似系数 Coefficient
2.5 2.0 1.5 0.5 01.0

Ⅰ

Ⅱ

图 １　 ４ 个地区绿豆群体的 ＵＰＧＭＡ 聚类图

Ｆｉｇ １　 ＵＰＧＭＡ ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ ｍｕｎｇｂｅａｎ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｉｎ ４ ｐｒｏｖｉｎｃｉａｌｉｓｍ

３　 讨论

本研究利用 ３９ 对 ＳＳＲ 分子标记对 ７８ 份中国

北方绿豆品种进行遗传多样性分析，共检测到 １０４
个等位基因，因此，可较好地揭示参试材料的遗传多

样性。 然而，本研究中的平均等位基因数（２ ７４ 个）
和 ＰＩＣ 值（０ ２６）都不高。 刘岩等［１０］ 利用 ４０ 对绿

豆 ＳＳＲ 引物对 ２７２ 份绿豆种质分析得到平均等位

基因数为 ３ １ 个，ＰＩＣ 值为 ０ ３４９７，与之相比，结果

稍低。 分析其原因，可能与以下几个方面有关：（１）
所用引物多态性水平较低，等位基因数介于 ２ ～ ５
个；（２）参试种质的数量及来源有限，研究中参试品

种均来自中国北方，增加样本数多态信息含量可能

会增加；（３）由于长时间的自然驯化及地区间资源

共享，造成遗传变异率较低。 综合各群体间的参数

得到内蒙古为名优绿豆资源最丰富的地区，河北张

８９３
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家口次之，山西大同的遗传多样性相对较低。 虽然

山西大同的绿豆资源最多，但遗传多样性在 ４ 个地

区中最低，从而从分子水平上证明材料份数多，遗传

多样性并不是最大［１８］。
周连弟［１９］研究指出遗传距离能够反映群体间

亲缘关系的远近。 本研究中，４ 个地区参试品种的

遗传距离变异范围在 ０ ０３ ～ ０ ０７ 之间，其中内蒙古

和河北张家口与吉林白城和河北张家口的绿豆品种

遗传距离为 ０ ０７，亲缘关系相对较远；吉林白城和

内蒙古的遗传距离为 ０ ０３，其亲缘关系较近。 名优

绿豆种质资源分布和地理区域也有一定的关系。 聚

类分析显示中国北方传统名优绿豆品种可分为两大

组群，河北张家口和山西大同的为第 １ 组群；内蒙古

和吉林白城的为第 ２ 组群。 从地理来源上看，组群

Ⅰ由华北地区品种构成；组群Ⅱ由东北及内蒙古地

区品种构成。 在今后的育种工作中，应加强亲缘关

系较远地区间的基因交流及新基因挖掘。
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［１１］ 　 王丽侠，王素华，程须珍． 绿豆种质资源、育种及遗传研究进
展［Ｊ］ ． 中国农业科学，２００９，４２（５）：１５１９⁃１５２７

［１２］ 　 Ｄｏｙｌｅ Ｊ Ｊ，Ｄｏｙｌｅ Ｊ Ｅ． Ａ ｒａｐｉｄ ＤＮＡ ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｄｕｒｅ ｆｏｒ ｓｍａｌｌ
ｑｕａｎｔｉｔｉｅｓ ｏｆ ｆｒｅｓｈ ｌｅａｆ ｔｉｓｓｕｅ ［ Ｊ］ ． Ｐｈｙｔｏｃｈｅｍ Ｂｕｌｌ， １９８７， １９：
１１⁃１５

［１３］ 　 黄桂华． 短枝木麻黄种质资源遗传多样性的 ＡＦＬＰ 分析［Ｄ］．
北京：中国林业科学研究院，２００６

［１４］ 　 沈志军，马瑞娟，俞明亮，等． 无锡水蜜桃品种群遗传多样性
及与其他群体亲缘关系的 ＳＳＲ 分析［Ｊ］ ． 植物遗传资源学报，
２００９，１０（３）：３６７⁃３７２

［１５］ 　 米日吉丽·马木提，阿里甫·艾尔西，宁新民． 利用 ＳＲＡＰ 和
ＲＧＡ 标记对新疆海岛棉品种的聚类分析［Ｊ］ ． 新疆农业科学，
２０１１，４８（１１）：２０１７⁃２０２４

［１６］ 　 姜伟，何觉民，陆建农，等． 中国主要棉花栽培群体的遗传多
样性分析［Ｊ］ ． 农业生物技术学报，２００８，１６（１）：１２７⁃１３３

［１７］ 　 宫慧慧，谢华，马英才，等． 利用 ＳＳＲ 分析小豆种质的遗传多
样性分析［Ｊ］ ． 农业生物技术学报，２００８，１６（５）：８７２⁃８８０

［１８］ 　 Ｗａｎｇ Ｌ Ｘ，Ｇｕａｎ Ｙ，Ｇｕａｎ Ｒ Ｘ，ｅｔ ａｌ． Ｅｓｔａｂｌｉｓｈｍｅｎｔ ｏｆ Ｃｈｉｎｅｓｅ
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