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　 　 摘要:为探明加工番茄种质资源间的亲缘关系ꎬ利用 ＳＳＲ 标记对 ２０ 份加工番茄品种及育种材料进行了多样性分析ꎮ 结

果表明:从 ４９ 对 ＳＳＲ 引物中筛选出 １２ 对扩增稳定、条带清晰且多态性丰富的引物进行分析ꎬ共获得 ４３ 个位点ꎬ多态性位点为

３７ 个ꎬ多态位点比率 ８６％ ꎻ供试材料间的遗传相似系数介于 ０􀆰 ４１９ ~ １􀆰 ０００ 之间ꎬ说明加工番茄种质资源间存在一定的遗传差

异ꎻ通过 ＵＰＧＭＡ 法聚类分析ꎬ将 ２０ 份材料分为 ３ 大类群ꎬ其中亲缘关系较远的不同类群间及亚类间的种质资源可作为杂交

育种的亲本ꎮ
　 　 关键词:加工番茄ꎻ种质资源ꎻＳＳＲꎻ遗传多样性
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番茄(Ｓｏｌａｎｕｍ ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｕｍ)原产于南美洲西部

太平洋沿岸安第斯山脉的秘鲁、厄瓜多尔、玻利维

亚、智利等国的高原或谷地[１]ꎬ１９５７ 年沈德绪按栽

培学分类将番茄分为蔓生和直立 ２ 类ꎬ从用途上可

分为鲜食番茄和加工番茄 ２ 大类[２￣３]ꎮ 随着分子标

记技术的发展ꎬ特别是 ＳＳＲ 标记ꎬ由于其检测速度

快ꎬ所需 ＤＮＡ 量少ꎬ信息量大ꎬ标记呈共显性等优点

而得到了广泛的应用ꎬ前人已利用 ＳＳＲ 标记进行了

大量有关番茄资源遗传多样性的研究ꎮ ２００２ 年ꎬＳ.
Ｓｕｌｉｍａｎ￣Ｐｏｌｌａｔｓｃｈｅｋ 等[４]尝试开发可用于栽培番茄

的 ＳＳＲ 标记ꎬ共找到 １１４ 个随机分布在染色体不同

位置上的新 ＳＳＲꎬ其中 ５２％在 １３ 个栽培番茄中显示

多态性ꎬ８２％ 在栽培种和野生种之间具有多态性ꎬ
１６％在 １１ 个商业化的品种中具多态性ꎮ Ａ. Ｆｒａｒｙ
等[５]分析了 １０９ 个 ＳＳＲ 标记在 ７ 个栽培番茄中揭

示多态性的能力ꎬ结果显示 ４４％的 ＳＳＲ 标记能够检

测到差异ꎬ表明这些 ＳＳＲ 标记在检测栽培番茄的多

态性时是非常有用的ꎮ 以上都是针对鲜食番茄或野

生番茄的研究ꎬ而就我国新疆地区大面积栽培的加

工番茄ꎬ其遗传多样性的研究鲜有报道ꎮ
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新疆地处 ３７°０５′ ~ ４７°５５′Ｎꎬ光照强ꎬ昼夜温差

大ꎬ气候干燥ꎬ多沙质土壤ꎬ非常适合加工番茄的生

产栽培ꎮ 近年来ꎬ加工番茄在新疆北疆天山一带和

南疆焉耆盆地得到广泛种植ꎬ所产的加工番茄由于

质量好、病虫害少ꎬ固形物和红色素含量高等特

点[６]ꎬ享有世界优质番茄酱的美誉ꎮ 本研究利用

ＳＳＲ 分子标记ꎬ选取具有代表性的加工番茄种质资

源为研究对象ꎬ筛选多态性引物ꎬ对新疆地区现有的

典型种质资源进行遗传分析ꎬ一方面从分子水平阐

明新疆加工番茄品种资源的遗传特性和亲缘关系ꎻ
另一方面通过聚类分析构建新疆加工番茄资源的核

心种质ꎮ 旨在为丰富加工番茄育种理论和生产指导

提供参考ꎮ

１　 材料与方法

１. １　 材料

本研究筛选了具有代表性的 ２０ 份加工番茄

种质材料(表 １) ꎬ均来自新疆农业科学院园艺作

物研究所ꎬ于 ２０１０ 年 ４ 月种植于新疆农业科学

院安宁渠试验场育苗温室ꎬ所有材料均在育苗穴

盘中育苗ꎬ待幼苗长到 ３ ~ ４ 片真叶时采嫩叶提

取 ＤＮＡꎮ

表 １　 供试材料

Ｔａｂｌｅ １　 Ｌｉｓｔ ｏｆ ｍａｔｅｒｉａｌｓ

编号

Ｃｏｄｅ
品种名称

Ｎａｍｅ ｏｆ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ
品种类型

Ｔｙｐｅ
编号

Ｃｏｄｅ
品种名称

Ｎａｍｅ ｏｆ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ
品种类型

Ｔｙｐｅ

ＦＱ￣１ 新番 ４０ 号父本 自交系 ＦＱ￣１１ 雄性不育系 不育系

ＦＱ￣２ 新番 ４０ 号母本 自交系 ＦＱ￣１２ 新红 １８ 号母本 自交系

ＦＱ￣３ 新番 ３９ 号父本 自交系 ＦＱ￣１３ 新番 ４ 号母本 自交系

ＦＱ￣４ 新番 ３９ 号母本 自交系 ＦＱ￣１４ ＡＰ￣１ 杂交种

ＦＱ￣５ 新番 ４１ 号父本 自交系 ＦＱ￣１５ ＡＰ￣２ 杂交种

ＦＱ￣６ 新番 ４１ 号母本 自交系 ＦＱ￣１６ ＡＰ￣３ 杂交种

ＦＱ￣７ 屯河 ８ 号父本 自交系 ＦＱ￣１７ ＡＰ￣４ 杂交种

ＦＱ￣８ 屯河 ８ 号母本 自交系 ＦＱ￣１８ ＡＰ￣５ 杂交种

ＦＱ￣９ 新番 ３６ 号父本 自交系 ＦＱ￣１９ ＡＰ￣６ 杂交种

ＦＱ￣１０ 新番 ３６ 号母本 自交系 ＦＱ￣２０ ＡＰ￣７ 杂交种

１. ２　 ＤＮＡ 提取

从每份参试材料中选择 １ 株品种特性明显且生

长良好的植株ꎬ取其幼嫩叶片ꎬ采用改良 ＣＴＡＢ 法[７]

提取番茄基因组 ＤＮＡꎬ提取液中加入水溶性 ＰＶＰꎬ
防止酚类物质的氧化ꎮ 用 １. ５％的琼脂糖凝胶电泳

检测其质量ꎬ － ２０ ℃保存ꎮ
１. ３　 ＳＳＲ 引物

根据 Ｊ. Ｊ. Ｒｕｉｚ 等[８]、汪国平[９] 以及康奈尔大学

的网站(ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｓｇｎ. ｃｏｒｎｅｌｌ. ｅｄｕ)公布的 ４９ 对

番茄 ＳＳＲ 引物序列ꎬ由上海生工生物技术有限公司

合成ꎮ
１. ４　 ＰＣＲ 扩增体系及电泳

ＰＣＲ 在 ｔｃ￣５１２ 型 ＰＣＲ 扩增仪上完成ꎬ２５ μＬ 反

应体系中含 １０ × ＰＣＲ Ｂｕｆｆｅｒ (含 Ｍｇ２ ＋ ) ２􀆰 ５ μＬꎬ
ｄＮＴＰｓ(２􀆰 ５ ｍｍｏｌ / Ｌ ｅａｃｈ) １􀆰 ６ μＬꎬ正、反向引物

(１０ ｐｍｏｌ / Ｌ)各 ０􀆰 ５ μＬꎬ５ Ｕ / μＬ Ｔａｑ ＤＮＡ 聚合酶

０􀆰 ２５ μＬꎬ５０ ｎｇ / μＬ 模板 １ μＬꎬｄｄＨ２Ｏ １８􀆰 ６５ μＬꎮ
ＰＣＲ 程序为 ９４ ℃预变性 ３ ｍｉｎꎻ９４ ℃ 变性 ４０ ｓꎬ
退火 ４０ ｓꎬ７２ ℃延伸 ９０ ｓꎬ３５ 个循环ꎻ７２ ℃ 延伸

１０ ｍｉｎꎬ最后冷却至 ４ ℃ ꎮ 扩增产物经 ４％ 变性

聚丙烯酰胺凝胶电泳 ５０ ｍｉｎ 后ꎬ以 硝 酸 银 染

色显影ꎮ
１. ５　 谱带记录及数据分析

凝胶干燥后ꎬ形成 ＤＮＡ 多态性图谱ꎬ选择清晰

的谱带进行统计ꎬ扩增产物在相同迁移位置有带赋

值为 １ꎬ无带赋值为 ０ꎬ建立原始数据矩阵ꎮ 对扩

增产物的条带总数和多态性条带进行数量统计ꎬ
计算不同引物的多态性条带百分率 ( ＰＰＢꎬ ｐｅｒ￣
ｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｐｏｈｙｍｏｒｐｈｉｃ ｂａｎｄｓ) ꎮ 利用 ＮＴＳＹＳ ２􀆰 ２
软件中的 ＳＩＭＱＵＡＬ 程序计算 Ｄｉｃｅ 相似系数矩

阵ꎬ用 ＳＨＡＮ 程序中的 ＵＰＧＭＡ( ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ｐａｉｒ￣
ｇｒｏｕｐ ｍｅｔｈｏｄ ｗｉｔｈ ａｒｉｔｈｍｅｔｉｃ ｍｅａｎｓ)方法进行聚类

７９１
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分析ꎬ并通过 Ｔｒｅｅｐｌｏｔ 模块生成聚类图ꎬ分析样品

间亲缘关系ꎮ 聚类结果等级界线的划分参照陈

守良等 [１０] 的方法ꎮ

２　 结果与分析

２. １　 引物筛选及多态性分析

从 ４９ 对 ＳＳＲ 引物中筛选出 １２ 对谱带清晰且呈

现多态性的引物对 ２０ 份加工番茄资源进行 ＰＣＲ 扩

增(表 ２)ꎬＳＳＲ 标记数较多ꎬ多态性丰富(图 １)ꎻ１２
对引物共扩增出 ４３ 条 １００ ~ ９００ ｂｐ 的谱带ꎬ平均每

对引物扩增出 ３. ６ 条谱带ꎬ其中多态性谱带 ３７ 条ꎬ
多态率达 ８６. ０％ ꎬ各引物多态性比率在 ６６. ７％ ~
１００％之间ꎻ不同引物扩增的多态性存在较大差异ꎬ
多态性谱带在 ２ ~ ４ 条之间ꎮ

表 ２　 １２ 对 ＳＳＲ 引物的扩增结果及多态性

Ｔａｂｌｅ ２　 Ａｌｌｅｌｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ １２ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ

引物

Ｐｒｉｍｅｒ
引物序列

Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ
退火温度(℃)

Ａｎｎｅａｌｉｎｇ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ
总位点数

Ｎｏ. ｏｆ ｌｏｃｉ
多态性位点数

Ｎｏ􀆰 ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｌｏｃｉ
多态性比率(％ )

Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ

ＳＳＲＤ１００

ＳＳＲ３０６

ＡＴＡＴＣＡＡＴＧＧＧＧＡＡＡＡＣＡＴＡＧＣＣＴ
ＡＧＣＧＧＴＴＴＴＧＡＴＴＧＡＡＡＡＧＧＡ
ＡＣＡＴＧＡＧＣＣＣＡＡＴＧＡＡＣＣＴＣ
ＡＡＣＣＡＴＴＣＣＧＣＡＣＧＴＡＣＡＴＡ

５５

５４

３

４

２

４

６６. ７

１００

ＳＳＲ２１４ ＡＡＡＴＴＣＣＣＡＡＣＡＣＴＴＧＣＣＡＣ
ＣＣＣＡＣＣＡＣＴＡＴＣＣＡＡＡＣＣＣ

５５ ４ ４ １００

ＬＥａａｔ００３ ＣＴＴＧＡＧＧＴＧＧＡＡＡＴＡＴＧＡＡＣＡＣ
ＡＡＧＣＡＧＧＴＧＡＴＧＴＴＧＡＴＧＡＧ

５８ ４ ４ １００

ＳＳＲ１１１
ＴＴＣＴＴＣＣＣＴＴＣＣＡＴＣＡＧＴＴＣＴ
ＴＴＴＧＣＴＧＣＴＡＴＡＣＴＧＣＴＧＡＣＡ

５５ ５ ４ ８０. ０

ＳＳＲ２２ ＧＡＴＣＧＧＣＡＧＴＡＧＧＴＧＣＴＣＴＣ
ＣＡＡＧＡＡＡＣＡＣＣＣＡＴＡＴＣＣＧＣ

５６ ３ ２ ６６. ７

ＳＳＲ２７６ ＣＴＣＣＧＧＣＡＡＧＡＧＴＧＡＡＣＡＴＴ
ＣＧＡＣＧＧＡＧＴＡＣＴＴＣＧＣＡＴＴＴ

５５ ４ ４ １００

ＳＳＲ５９４ ＴＴＣＧＴＴＧＡＡＧＡＡＧＡＴＧＡＴＧＧＴＣ
ＣＡＡＡＧＡＧＡＡＣＡＡＧＣＡＴＣＣＡＡＧＡ

５６ ４ ４ １００

ＳＳＲ３８ ＧＴＴＴＣＴＡＴＡＧＣＴＧＡＡＡＣＴＣＡＡＣＣＴＧ
ＧＧＧＴＴＣＡＴＣＡＡＡＴＣＴＡＣＣＡＴＣＡ

５５ ３ ２ ６６. ７

ＳＳＲ６３ ＣＣＡＣＡＡＡＣＡＡＴＴＣＣＡＴＣＴＣＡ
ＧＣＴＴＣＣＧＣＣＡＴＡＣＴＧＡＴＡＣＧ

５４ ３ ３ １００

ＳＳＲ１１５ ＣＡＣＣＣＴＴＴＡＴＴＣＡＧＡＴＴＣＣＴＣＴ
ＡＴＴＧＡＧＧＧＴＡＴＧＣＡＡＣＡＧＣＣ

５５ ３ ２ ６６. ７

ＳＳＲ４１ ＣＣＡＣＡＡＴＴＡＡＣＡＡＣＴＴＧＧＴＡＣＧＴＡＴ
ＡＧＣＴＡＡＴＧＣＣＴＴＴＧＡＴＡＴＡＧＴＣＴＧＣ

５６
３ ２ ６６. ７

总计 Ｔｏｔａｌ ４３ ３７ ８６. ０

平均 Ａｖｅｒａｇｅ ３. ６ ３. １

２. ２　 遗传相似系数分析

利用 ＮＴＳＹＳ ２􀆰 ２ 分析软件ꎬ计算 ２０ 份供试材料

间的遗传相似系数ꎮ 供试品种间的遗传相似系数介

于 ０􀆰 ４１９ ~ １􀆰 ０００ 之间ꎬ其遗传相似系数越大ꎬ说明

二者的遗传距离越小ꎻ新番 ３９ 号母本与 ＡＰ￣６ 品种

间的遗传相似系数最小ꎬ为 ０􀆰 ４１９ꎬ新番 ３６ 号母本

与 ＡＰ￣５ 品种间的遗传相似系数次之ꎬ为 ０􀆰 ４５２ꎻ新

番 ４１ 号父本与屯河 ８ 号母本品种间的遗传相似系

数最大ꎬ为 １􀆰 ０００(这 ２ 个品种还需更多的引物标记

进行区分)ꎬＡＰ￣６ 与 ＡＰ￣７ 品种间的遗传相似系数次

之ꎬ为 ０􀆰 ９６８ꎮ 新番 ４０ 号两亲本间的相似系数为

０􀆰 ４８４ꎬ新番 ３６ 号两亲本间的相似系数为 ０􀆰 ４８４ꎬ屯
河 ８ 号两亲本间的相似系数为 ０􀆰 ６７７ꎬ新番 ３９ 号两

亲本间的相似系数为 ０􀆰 ５４８ꎬ新番 ４１ 号两亲本间的
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Ｍ:Ｍａｒｋｅｒꎻ１ ~ ２０ 为供试材料编号

Ｍ:Ｍａｒｋｅｒꎬ１￣２０ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｔｈｅ ｌｉｎｅ ｎｕｍｂｅｒ ｐｒｏｖｉｄｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ

图 １　 引物 ＳＳＲＤ１００ 扩增加工番茄种质的 ＳＳＲ 产物图谱

Ｆｉｇ􀆰 １　 ＳＳＲ ｐａｔｔｅｒｎ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｂｙ ｐｒｉｍｅｒ ＳＳＲＤ１００ ｆｒｏｍ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｏｆ ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ ｔｏｍａｔｏｓ

相似系数为 ０􀆰 ８７１ꎬ可见除新番 ４１ 号外ꎬ其他各品

种两亲本间的遗传相似系数都较小ꎬ说明其品种杂

交组配比较合理ꎬ益于杂种优势ꎮ
２􀆰 ３　 ＳＳＲ 聚类分析

根据相似系数ꎬ采用 ＵＰＧＭＡ 法进行聚类分析ꎬ
建立聚类分析树状图(图 ２)ꎬ以遗传相似系数 ０􀆰 ６ 为

阈值ꎬ可将 ２０ 个供试材料分为 ３ 大类群ꎮ 第Ⅰ类群

仅包含 １ 个品种新番 ４０ 号父本ꎬ说明品种的独特性ꎮ
第Ⅱ类群包括 １７ 个加工番茄品种ꎬ表明 １７ 个加工番

茄品种的亲缘关系较近ꎻ以相似系数 ０􀆰 ７ 为阈值ꎬ可
将第Ⅱ类群分为 ２ 个亚类ꎬ第 １ 亚类包括 １０ 个品种ꎬ

分别是新番 ４０ 号母本、新番 ３９ 号父本、新番 ４１ 号

母本、新番 ４ 号母本、新番 ４１ 号父本、屯河 ８ 号母

本、ＡＰ￣２、雄性不育系、ＡＰ￣３ 和 ＡＰ￣４ꎮ 第 ２ 亚类包

括 ７ 个品种ꎬ分别是新红 １８ 号母本、屯河 ８ 号父本、
新番 ３６ 号父本、ＡＰ￣１、ＡＰ￣５、ＡＰ￣６ 和 ＡＰ￣７ꎬ但第 ２
亚类与第 １ 亚类间的亲缘关系较远ꎮ 其中新番 ４０
号母本与新番 ３９ 号父本、新番 ４１ 号父本与屯河 ８
号母本、屯河 ８ 号父本与新番 ３６ 号父本、ＡＰ￣６ 与

ＡＰ￣７ꎬ这些品种两两之间的亲缘关系十分接近ꎻ第
Ⅲ类群包括 ２ 个番茄品种ꎬ新番 ３９ 号母本和新番

３６ 号母本ꎬ说明二者之间的遗传背景比较相似ꎮ

图 ２　 ２０ 份加工番茄样品的 ＵＰＧＭＡ 聚类图

Ｆｉｇ􀆰 ２　 Ｔｈｅ ＵＰＧＭＡ ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ ２０ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ ｔｏｍａｔｏ
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３　 讨论

３􀆰 １　 ＳＳＲ 分子标记在不同番茄资源中的多态性

与其他遗传标记相比ꎬＳＳＲ 分子标记可以直接

检测到 ＤＮＡ 分子结构的变异ꎬ反映研究材料本质上

的差别ꎬ检测速度快ꎬ所需 ＤＮＡ 量少ꎬ信息量大ꎬ标
记呈共显性ꎮ 因此ꎬ其在生物起源、进化和遗传变异

性研究中得到了广泛的应用[１１￣１２]ꎮ
本研究筛选了 １２ 对多态性好的 ＳＳＲ 引物ꎬ对

２０ 份加工番茄栽培材料进行了遗传多样性分析ꎬ平
均扩增出 ３􀆰 １ 个多态性位点ꎬ在 ４３ 个可扩增出的片

段中有 ８６􀆰 ０％ 表现为多态性ꎬ 而 Ｅ􀆰 Ｚ􀆰 Ｋｏｃｈｉｅｖａ
等[１３]对 ５８ 个野生和栽培番茄品种进行 ＳＳＲ 多态性

分析ꎬ在 ３１８ 个可扩增的片段中有 ９５􀆰 ６％表现出多

态性ꎮ 可见ꎬＳＳＲ 分子标记在番茄种质资源材料识

别和区分上具有多态性高的特点ꎬ但由于栽培种的

人为选择ꎬ其遗传变异水平低于野生种ꎮ
３􀆰 ２　 不同类型番茄种质的遗传关系

番茄在园艺学中有 ５ 种分类方法ꎬ分别为按叶

型、按株型、按果型与果色、按用途和按生态型分类ꎬ
在按用途分类中分为鲜食番茄和加工番茄 ２ 大

类[１４]ꎮ 王日升等[１５] 先后用 ＳＳＲ 分子标记将 ２４ 份

番茄品种分为抗病毒材料和易感病毒材料 ２ 大类ꎬ
并依据果肉颜色和果实大小将 １１ 个番茄栽培品种

进行了分组ꎮ 金凤媚等[１６] 通过 ＳＳＲ 分子标记聚类

分析ꎬ最后形成的 ４ 大类群和品质特性聚类分析结

果一致ꎮ 宋建等[１７]选用来自国内外的 ３６ 份番茄材

料ꎬ将其聚为 ７ 大类ꎮ 本研究注重于加工番茄遗传

育种的现状ꎬ将 ２０ 份典型的加工番茄育种资源材料

聚为 ３ 大类群ꎬ第Ⅰ类群只有 １ 个品种单独被分开ꎬ
说明其品种的独特性ꎻ第Ⅱ类群为 １７ 个品种ꎬ说明

这些品种间的亲缘关系较近ꎬ但第Ⅱ类群的 ２ 个亚

类之间存在一定的遗传差异ꎻ第Ⅲ类群包括 ２ 个品

种ꎬ说明二者之间遗传背景比较相似ꎮ 本研究结果

证实了加工番茄种质材料间存在一定程度的遗

传分化ꎬ为今后的品种选育工作提供了一定的科

学依据ꎮ

参考文献
[１] 　 徐鹤林ꎬ李景福. 中国番茄 [Ｍ]. 北京:中国农业出版社ꎬ

２００７:１０￣１１
[２] 　 沈德绪. 番茄研究[Ｍ]. 北京:科学出版社ꎬ１９５７:７４￣８０
[３] 　 熊美兰. 国内外番茄育种动态及发展趋势[ Ｊ] . 长江蔬菜ꎬ

１９９１(５):５￣６
[４ ] 　 Ｓｕｌｉｍａｎ￣Ｐｏｌｌａｔｓｃｈｅｋ Ｓꎬ Ｋａｓｈｋｕｓｈ Ｋꎬ Ｓｈａｔｓ Ｈ. Ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ａｎｄ

ｍａｐｐｉｎｇ ｏｆ ＡＦＬＰꎬ ＳＳＲｓ ａｎｄ ＳＮＰｓ ｉｎ Ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｏｎ ｅｓｃｕｌｅｎｔｕｍ
[Ｊ] . Ｃｅｌｌ Ｍｏｌ Ｂｉｏｌ Ｌｅｆｔ ꎬ２００２ꎬ７(２Ａ):５８３￣５９７

[５] 　 Ｆｒａｒｙ ＡꎬＸｕ ＹꎬＬｉｕ Ｊ. Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ａ ｓｅｔ ｏｆ ＰＣＲ￣ｂａｓｅｄ ａｎｃｈｏｒ
ｍａｒｋｅｒｓ ｅｎｃｏｍｐａｓｓｉｎｇ ｔｈｅ ｔｏｍａｔｏ ｇｅｎｏｍｅ ａｎｄ ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅｉｒ
ｕｓｅｆｕｌｎｅｓｓ ｆｏｒ ｇｅｎｅｔｉｃｓ ａｎｄ Ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ[ Ｊ] . Ｔｈｅｏｒ Ａｐｐｌ
Ｇｅｎｅｔꎬ２００５ꎬ１１１:２９１￣３１２

[６] 　 张勇ꎬ毛浩亮ꎬ王柏柯ꎬ等. 几个加工番茄新品种在不同地区
的适应性研究[Ｊ] . 新疆农业科学ꎬ ２００９ꎬ４６ (５):９９８￣１００２

[７] 　 Ｓｍｉｔｈ Ｊ Ｓ ＣꎬＣｈｉｎ Ｅ Ｃ ＬꎬＳｈｕ Ｈ. Ａｎ ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｕｔｉｌｉｔｙ ｏｆ
ＳＳＲ ｌｏｃａ ａｓ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ ｉｎ ｍａｉｚｅ(Ｚｅａ ｍａｙｓ Ｌ. ):Ｃｏｍｐａｒ￣
ｉｓｏｎ ｗｉｔｈ ｄａｔａ ｆｒｏｍ ＲＦＬＰｓ ａｎｄ ｐｅｄｉｇｒｅｅ[Ｊ] . Ｔｈｅｏｒ Ａｐｐｌ Ｇｅｎｅｔꎬ
１９９７ꎬ９５(１￣２):１６３￣１７３

[８] 　 Ｒｕｉｚ Ｊ Ｊ ꎬ Ｇａｒｃíａ￣Ｍａｒｔíｎｅｚ Ｓꎬ Ｐｉｃó Ｂꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｅｔｉｃ ｖａｒｉａｂｉｌｉｔｙ
ａｎｄ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｏｆ ｃｌｏｓｅｌｙ ｒｅｌａｔｅｄ ｓｐａｎｉｓｈ ｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｏｆ
ｔｏｍａｔｏ ａｓ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｂｙ ＳＲＡＰ ａｎｄ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ [ Ｊ] . Ｊ Ａｍ Ｓｏｃ
Ｈｏｒｔｉｃ Ｓｃｉ ꎬ ２００５ꎬ１３０(１): ８８￣９４

[９] 　 汪国平. 番茄微卫星标记的发展及区段定位[Ｄ]. 广州:华
南农业大学ꎬ ２００８

[１０] 　 陈守良ꎬ 徐克学ꎬ 盛国英. 中国散生竹类的数量分类和确定
分类等级的探讨[Ｊ] . 植物分类学报ꎬ １９８３ꎬ２１ (２):１１３￣１２０

[１１] 　 王效宁ꎬ 韩东飞ꎬ 云勇ꎬ等. 利用 ＳＳＲ 标记分析海南普通野
生稻的遗传多样性[ Ｊ] . 植物资源遗传学报ꎬ ２００７ꎬ８ (２):
１８４￣１８８

[１０] 　 张赤红ꎬ 张京ꎬ 赵会英ꎬ等. 应用 ＳＳＲ 标记对 ６１ 个国家大麦
遗传多样性的研究[ Ｊ] . 植物遗传资源学报ꎬ ２００８ꎬ９ (１):
１５￣１９

[１３] 　 Ｋｏｃｈｉｅｖａ Ｅ Ｚꎬ Ｒｙｚｈｏｖａ Ｎ Ｎꎬ Ｋｈｒａｐａｌｏｖａ Ｉ Ａ. Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｏｆ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ Ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｏｎ
(Ｔｏｕｒｎ. )Ｍｉｌｌ ａｓ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｂｙ ｉｎｔｅｒ￣ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔ ( ＩＳ￣
ＳＲ) ａｎａｌｙｓｉｓ[Ｊ] . Ｇｅｎｅｔｉｋａꎬ ２００２ꎬ３８(８):１１３３￣１１４２

[１４] 　 余延年ꎬ吴定华ꎬ陈竹君. 番茄遗传学[Ｍ]. 长沙:湖南科技出
版社ꎬ１９９９:２８￣３２

[１５] 　 王日升ꎬ李杨瑞ꎬ杨丽涛. 番茄栽培品种 ＳＳＲ 标记和形态标
记的遗传多样性分析[ Ｊ] . 热带亚热带植物学报ꎬ ２００６ꎬ１４
(２):１２０￣１２５

[１６] 　 金凤媚ꎬ薛俊ꎬ郏艳红. 番茄遗传资源的聚类分析研究[ Ｊ] .
华北农学报ꎬ ２００６ꎬ２１(６):４９￣５４

[１７] 　 宋建ꎬ陈杰ꎬ陈火英. 利用 ＳＳＲ 分子标记分析番茄的遗传多
样性[Ｊ] . 上海交通大学学报:农业科学版ꎬ ２００６ꎬ２４ (６):
５２４￣５２８

００２


	植物遗传2014年第1期_部分197
	植物遗传2014年第1期_部分198
	植物遗传2014年第1期_部分199
	植物遗传2014年第1期_部分200
	植物遗传2014年第1期_部分201

