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　 　 摘要:以 ＡＦＬＰ 技术对 ６０ 份优质番茄自交系进行遗传多样性分析ꎬ结果表明 １７ 对 ＡＦＬＰ 引物组合扩增共得到 ９０５ 条带ꎬ
其中多态性条带 ２５１ 条ꎬ平均每对引物检测到约 １５ 个多态性位点ꎬ平均多态率为 ２７. ７％ ꎻ仅用 Ｅ７Ｍ４ 和 Ｅ７Ｍ１０ 两对引物组合

就可以绘制 ６０ 份番茄自交系的指纹图谱ꎮ ６０ 个自交系间的 Ｊａｃｃａｒｄ 遗传相似系数变幅为 ０. ２５９ ~ ０. ９５２ꎬ平均值为 ０. ６６４ꎮ 采

用 ＵＰＧＭＡ 方法聚类ꎬ遗传相似系数变幅为 ０. ５４ ~ ０. ５７ 时ꎬ６０ 份番茄材料可以划分为 ７ 个类群ꎮ 聚类结果与地理来源、平均

单果重、果形等性状未表现出明显的相关性ꎮ
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番茄(Ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｏｎ ｅｓｃｕｌｅｎｔｕｍ Ｍｉｌｌ. )营养价值丰

富ꎬ在全世界广泛种植ꎬ是最高产值的蔬菜作物ꎬ
２０１１ 年全世界番茄种植面积约 ４３３. ９ 万 ｈｍ２ꎬ产量

约为 １. ４６ 亿 ｔꎬ中国种植面积为 ８７ 万 ｈｍ２ꎬ产量约

为 ４１８８ 万 ｔ(ＦＡＯＳＴＡＴꎬｈｔｔｐ: / / ｆａｏｓｔａｔ. ｆａｏ. ｏｒｇ)ꎮ 目

前人们界定番茄优质的标准主要是感官品质ꎬ包括

果实的外观品质和风味品质ꎮ 优质硬果型番茄由于

果皮色泽鲜艳、感官品质好、固形物和 Ｖｃ 含量高、

硬度强耐贮运、耐热性好等优点受到了国内外育种

者广泛的青睐ꎮ 我国早期的硬果型番茄品种多从国

外(如荷兰、以色列)引进ꎬ近几年ꎬ我国育种工作者

也开始关注优质硬果型番茄品种的选育ꎬ但尚未取

得突破性进展ꎮ 由于番茄是严格的自花授粉作物ꎬ
加之长期的人为定向选择及番茄种质资源广泛的引

种与交流ꎬ导致栽培型番茄遗传背景狭窄ꎬ遗传变异

比较少[１]ꎮ 现有番茄品种有的形态学上比较接近ꎬ难



　 ５ 期 孙保娟等:６０ 份优质番茄自交系遗传多样性 ＡＦＬＰ 分析

于通过传统方法进行区分ꎻ有的则表型差异较大但亲

缘关系却较近[２]ꎬ这对番茄育种过程中的亲本选择、
选配及杂种优势利用提出了挑战ꎮ 近些年来发展起

来的分子标记技术ꎬ为番茄遗传资源分类及亲缘关系

鉴定提供了一种全新的技术手段ꎮ
国内外学者以 ＲＡＰＤ[３￣４]、 ＡＦＬＰ[５]、 ＳＳＲ[６￣８]、

ＳＲＡＰ[９]、ＩＴＳ[１０] 等分子标记技术ꎬ对普通栽培番茄

及野生番茄的遗传多样性进行了鉴定分析ꎬ普遍认

为现有栽培种番茄遗传背景狭窄ꎬ而野生番茄具有

广泛的遗传多态性ꎮ ＡＦＬＰ 分子标记技术稳定、信
息量大、检测效率高ꎬ在蔬菜种质资源遗传多样性分

析及品种指纹图谱构建中得以广泛应用ꎮ Ｙ. Ｈ.
Ｐａｒｋ 等[５]的研究表明 ＡＦＬＰ 标记能够高效地获得不

同类型栽培番茄特异指纹和遗传多样性信息ꎮ 本文

采用 ＡＦＬＰ 分子标记技术对自主拥有的 ６０ 份优质

番茄自交系(其中大部分是硬果番茄)进行遗传多

样性及亲缘关系分析ꎬ以期为番茄资源的科学分类

及利用提供理论指导ꎬ为加速优质硬果型番茄新品

种选育提供有效的手段ꎮ

１　 材料与方法

１. １　 材料

６０ 份番茄材料是由广东省农业科学院蔬菜研

究所搜集ꎬ经过多代自交纯化而育成的高代自交系

(表 １)ꎮ 材料来源以欧洲为主ꎬ除 ＱＤ￣１、 ＱＤ￣３、
ＴＭ０７００６、ＴＭ０７００７、ＺＲＳＰ２ 为有限生长类型ꎬ其他均

为无限生长类型ꎬ成熟果实颜色均为红色ꎬ硬度好ꎮ

表 １　 用于亲缘关系 ＡＦＬＰ 分析的番茄自交系

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｅｌｆ￣ｂｒｅｄ ｔｏｍａｔｏ ｌｉｎｅｓ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ＡＦＬＰ ａｎａｌｙｓｉｓ

编号

Ｃｏｄｅ
材料

Ｍａｔｅｒｉａｌｓ

果形

Ｆｒｕｉｔ
ｓｈａｐｅ

平均单果重(ｇ)
Ａｖｅｒａｇｅ ｗｅｉｇｈｔ

ｐｅｒ ｆｒｕｉｔ

果肩颜色

Ｃｏｌｏｒ ｏｆ ｆｒｕｉｔ
ｓｈｏｕｌｄｅｒ

原产地

Ｏｒｉｇｉｎ
编号

Ｃｏｄｅ
材料

Ｍａｔｅｒｉａｌｓ

果形

Ｆｒｕｉｔ
ｓｈａｐｅ

平均单果重(ｇ)
Ａｖｅｒａｇｅ ｗｅｉｇｈｔ

ｐｅｒ ｆｒｕｉｔ

果肩颜色

Ｃｏｌｏｒ ｏｆ ｆｒｕｉｔ
ｓｈｏｕｌｄｅｒ

原产地

Ｏｒｉｇｉｎ

１ ＱＤ￣１ 长圆 １６０ 微绿肩 欧洲 ３１ ＷＸ８￣１ 扁圆 １６０ 无绿肩 中国

２ ＱＤ￣３ 近圆 １６０ 绿肩 欧洲 ３２ ＬＴ￣３￣１ 长圆 １３５ 无绿肩 欧洲

３ ＱＤＬ￣１￣１ 扁圆 ２００ 无绿肩 欧洲 ３３ Ｊ￣２Ｆ８￣１￣１ 微长圆 １４５ 无绿肩 中国

４ ＱＤＬ￣２￣１ 近圆 １８０ 绿肩 欧洲 ３４ ＮＳ３１ 扁圆 １６０ 无绿肩 中国

５ ＱＤＬ￣３￣１ 扁圆 ２００ 无绿肩 欧洲 ３５ ＨＨ４０Ｌ 近圆 １６０ 无绿肩 中国

６ ＱＤＬ￣１￣２ 长圆 １６０ 无绿肩 欧洲 ３６ ＨＨ４０￣２ 扁圆 １８０ 无绿肩 中国

７ ＱＤＬ￣２￣２ 微长圆 １８０ 绿肩 欧洲 ３７ ５７１￣２Ｆ８ 扁圆 １７０ 无绿肩 欧洲

８ ＱＤＬ￣３￣２ 扁圆 ２００ 无绿肩 欧洲 ３８ ５７１￣５Ｆ８ 长圆 １５５ 无绿肩 欧洲

９ Ｔ０２￣１ 圆形 １８０ 无绿肩 欧洲 ３９ ＷＳ４１￣１ 近圆 １６０ 无绿肩 欧洲

１０ Ｔ４￣１Ｆ８ 扁圆 １６０ 无绿肩 欧洲 ４０ ＷＳ４１￣２ 长圆 １４０ 无绿肩 欧洲

１１ Ｔ０４￣２Ｌ 长圆 １４０ 无绿肩 欧洲 ４１ ＳＨＯＵ￣３ 扁圆 １５５ 无绿肩 以色列

１２ Ｔ０６￣１ 圆形 １６０ 绿肩 欧洲 ４２ ＳＨＯＵ￣２ 长圆 １４０ 无绿肩 以色列

１３ Ｔ０７￣１ 长圆 １７０ 无绿肩 欧洲 ４３ １４２０ＷＬ 微长圆 １５５ 无绿肩 以色列

１４ ＢＥＩＹ３￣４ 扁圆 １６０ 无绿肩 欧洲 ４４ ＬＴ￣１Ｆ６ 扁圆 １５５ 无绿肩 欧洲

１５ ＢＥＩＹ￣１￣１ 长圆 １５０ 无绿肩 欧洲 ４５ ＳｅｎｇＷ 近圆 １６５ 无绿肩 中国

１６ ＴＬＭＳ￣３ 扁圆 １６０ 无绿肩 欧洲 ４６ Ｌ３５ 扁圆 １５０ 无绿肩 中国

１７ ＴＬＭＳ￣２ 长圆 １５０ 无绿肩 欧洲 ４７ Ｌ５０￣１￣１ 扁圆 １７０ 无绿肩 澳大利亚

１８ ＢＬＴ￣１￣１ 扁圆 １７０ 无绿肩 欧洲 ４８ ＸｉｎｇＮ０２１ 长圆 １２５ 绿肩 欧洲

１９ ＢＬＴ￣Ｌ 近圆 １５０ 无绿肩 欧洲 ４９ ＴＭＳ０１￣１ 近圆 １４０ 无绿肩 欧洲

２０ ＴＦＥＲ￣２ 长圆 １３０ 无绿肩 欧洲 ５０ ＴＭＳ０１￣２ 近圆 １２０ 无绿肩 欧洲

２１ ＴＭ０７００６ 近圆 １８０ 无绿肩 欧洲 ５１ ＴＭＳ０２￣１ 扁圆 １６０ 绿肩 欧洲

２２ ＴＭ０７００７ 扁圆 １６０ 无绿肩 欧洲 ５２ ＴＭＳ０２￣２ 近圆 １５０ 无绿肩 欧洲

２３ Ｔ０Ｍ０６￣１ 扁圆 １７０ 无绿肩 欧洲 ５３ ＴＭ０３￣１ 扁圆 １５０ 无绿肩 欧洲

２４ Ｔ０Ｍ０７￣１ 微长圆 １５０ 无绿肩 欧洲 ５４ ＴＭ０３￣２ 长圆 １３０ 无绿肩 欧洲

２５ Ｔ０Ｍ０７￣Ｙ 扁圆 １６０ 无绿肩 欧洲 ５５ ＴＭ０４￣１￣１ 扁圆 １５０ 无绿肩 欧洲

２６ Ｔ０Ｍ０１￣１ 扁圆 １６０ 无绿肩 欧洲 ５６ ＴＭ０４￣１￣２ 微长圆 １３０ 无绿肩 欧洲

２７ ＢＬＯ￣１Ｆ６ 近圆 １５０ 无绿肩 欧洲 ５７ ＴＭＳ０５￣１ 近圆 １３０ 无绿肩 欧洲

２８ ＺＲＳＰ２ 长圆 １８０ 无绿肩 欧洲 ５８ ＴＭＳ０５￣２ 近圆 １２０ 无绿肩 欧洲

２９ ＮＫ￣２ 近圆 １５０ 无绿肩 欧洲 ５９ ＴＭＳ０６￣１ 扁圆 １７０ 无绿肩 欧洲

３０ ＮＫ￣３ 近圆 １５０ 无绿肩 欧洲 ６０ ＴＭＳ０６￣２ 近圆 １５０ 无绿肩 欧洲

９８７
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１. ２　 ＤＮＡ 提取和 ＡＦＬＰ 分析

从成株番茄上按品系混合取嫩叶ꎬ用液氮速

冻ꎬ放入 － ８０ ℃ 以备提取 ＤＮＡꎮ ＤＮＡ 提取采用

ＣＴＡＢ 法ꎬ具体参照孙保娟等 [１１] 茄子 ＤＮＡ 提取

步骤ꎮ
ＡＦＬＰ 分 析 包 括 酶 切、 连 接、 预 扩、 选 扩、

ＰＡＧＥ 胶检测等步骤ꎬ反应体系参照孙保娟等 [１１]

建立的 ＡＦＬＰ 反应体系ꎮ 酶切采用 ＥｃｏＲＩ 和 ＭｓｅＩ
两种限制性内切酶ꎬ３７ ℃ 酶切 ５ ｈꎮ 酶切反应体

系:０ . ５ μＬ 基因组 ＤＮＡ (５００ ｎｇ) ꎬ１ . ２５ μＬ ２ ×
Ｙ ＋ ＴＭ Ｔａｎｇｏ Ｂｕｆｆｅｒꎬ ＥｃｏＲＩ ( １０ Ｕ / μＬ ) 、 ＭｓｅＩ
(１０ Ｕ / μＬ)酶各 ０. １２５ μＬꎬ４. ２５ μＬ ｄｄＨ２Ｏꎬ总体积

６. ２５ μＬꎮ ３７ ℃水浴 ５ ｈꎮ 然后７０ ℃水浴１５ ｍｉｎꎬ灭
活酶ꎮ

连接反应体系为:上述酶切体系中加入 ０. ７５ μＬ
Ｔ４ ＤＮＡ Ｌｉｇａｓｅ ＢｕｆｆｅｒꎬＥｃｏＲＩ 接头(５ μｍｏｌ / Ｌ)和 ＭｓｅＩ
接头(５０μｍｏｌ / Ｌ) 各 ０. １２５ μＬꎬ０. ２５ μＬ ｄｄ Ｈ２Ｏꎬ
０􀆰 １２５ μＬ Ｔ４ ＤＮＡ Ｌｉｇａｓｅ (５ Ｕ / μＬ)ꎬ室温(２５ ℃左

右)连接过夜ꎮ ７０ ℃水浴 １５ｍｉｎꎬ灭活酶ꎮ
预扩 ＥｃｏＲＩ 和 ＭｓｅＩ 引物分别为 ５′￣ＧＡＣＴＧＣＧ￣

ＴＡＣＣＡＡＴＴＣＡ￣３′、 ５′￣ＧＡＴＧＡＧＴＣＣＴＧＡＧＴＡＡＣ￣３′ꎮ
预扩体系为:５ μＬ 稀释 １０ 倍的酶切连接产物ꎬ
２􀆰 ５ μＬ １０ × ＰＣＲ Ｂｕｆｆｅｒꎬ１. ６ μＬ ＭｇＣｌ２(２５ ｍｍｏｌ / Ｌ)ꎬ
１. ７５ μＬ ＥｃｏＲＩ 预扩引物(２０ ｎｇ / μＬ)ꎬ１. ７５ μＬ ＭｓｅＩ
预扩引物(２０ ｎｇ / μＬ)ꎬ２. ５ μＬ ｄＮＴＰ (２ ｍｍｏｌ / Ｌ)ꎬ
０􀆰 ２ μＬ (５ Ｕ / μＬ) Ｔａｑ 酶ꎬ ｄｄＨ２ Ｏ 补充总体积到

２５ μＬꎮ ＰＣＲ 反应条件:９４ ℃ ３ｍｉｎꎻ９４ ℃ ３０ ｓꎬ
５６ ℃ ６５ ｓꎬ７２ ℃ ６０ ｓꎬ２７ 个循环ꎮ

选扩体系为:２ μＬ １０ × ＰＣＲ Ｂｕｆｆｅｒꎬ１. ６ μＬ
ＭｇＣｌ２ ( ２５ ｍｍｏｌ / Ｌ )ꎬ ０. ５ μＬ ＥｃｏＲＩ 选 扩 引 物

(２０ ｎｇ / μＬ)ꎬ１. ５ μＬ ＭｓｅＩ 选扩引物 (２０ ｎｇ / μＬ)ꎬ
２. ０ μＬ ｄＮＴＰ (２ ｍｍｏｌ / Ｌ)ꎬ０. ２ μＬ Ｔａｑ 酶(５ Ｕ / μＬ)ꎬ
１. ０ μＬ 模板 ＤＮＡ (预扩产物稀释 ２４０ 倍)ꎬｄｄＨ２Ｏ
补充总体积到 ２０ μＬꎮ ＰＣＲ 反应条件:９４ ℃ ３ ｍｉｎꎻ
９４ ℃ ３０ ｓꎬ６５ ℃ ３０ ｓ (每循环 １ 次降低０. ７ ℃ )ꎬ
７２ ℃ ６０ ｓꎬ１２ 个循环ꎻ９４ ℃ ３０ ｓꎬ５６ ℃ ３０ ｓꎬ７２ ℃
６０ ｓꎬ２４ 个循环ꎻ７２ ℃ ７ ｍｉｎꎻ４ ℃保存ꎮ

选扩产物变性后ꎬ用 ６％ 变性聚丙烯酰氨凝

胶电泳( ＰＡＧＥ)在 Ｃ. Ｂ. Ｓ 垂直电泳系统上进行

检测ꎬ１８００ Ｖ 恒压预电泳 ３０ｍｉｎ 后ꎬ再上样电泳

２ ｈꎬ凝胶染色采用快速银染法ꎬ室温晾干后及时

记录ꎮ
１. ３　 数据分析

数据记录时ꎬ只取清晰且大于 ５０ ｂｐ 以上的扩

增条带予以记录ꎬ同一位置有带赋值 １ꎬ无带赋值

０ꎬ在 Ｅｘｃｅｌ 文档中构建 ０１ 矩阵ꎮ 每个引物组合分

辨能力的评估根据特有指纹表型数量和条带匹配

概率 ２ 个指标[５] ꎮ 条带匹配概率通过 ｘｎ计算ꎬ其
中 ｘ 为引物的条带共享频率(ｘ)ꎬｘ ＝ ２ｑ￣ｑ２ꎬｑ 是某

一条带在分析群体中出现的频率ꎬｎ 是平均每个品

种多态性位点数[１２]ꎮ 采用生物学软件 ＮＴＳＹＳｐｃ２. １０
计算遗传相似系数(Ｊａｃｃａｒｄ 系数)ꎻ用 ＳＨＡＮ 程序

中的 ＵＰＧＭＡ 方法ꎬ并通过 Ｔｒｅｅ ｐｌｏｔ 模块生成聚

类图ꎮ

２　 结果与分析

２. １　 番茄自交系 ＡＦＬＰ 多态性检测结果

１７ 对 ＡＦＬＰ 选扩引物扩增得到的 ＡＦＬＰ 片段分

布在 ５０ ~ ６００ ｂｐ 之间ꎬ其中以 １００ ~ ３００ ｂｐ 最集中ꎬ
扩增共得到清晰条带 ９０５ 条ꎬ其中多态性条带 ２５１
条ꎬ不同引物扩增的多态性条带介于 ７ ~ ２５ 条之间ꎬ
平均每对引物检测到约 １５ 个多态性位点ꎬ平均多态

率为 ２７. ７％ (表 ２)ꎬ说明优质番茄资源 ＤＮＡ 水平上

存在广泛的酶切位点的差异ꎮ 图 １ 为引物组合

Ｅ７Ｍ７ 对 ６０ 份番茄材料 ＰＣＲ 扩增产物 ＰＡＧＥ 胶电

泳检测图谱ꎮ
特有指纹表型的数量可以说明某一引物把所有

样本区分开来的能力ꎮ 从表 ２ 可见ꎬ引物组合

Ｅ７Ｍ４ 和 Ｅ７Ｍ１０ 特有指纹图谱的数量都是 ５９ꎬ其中

引物组合 Ｅ７Ｍ４ 除了不能区分番茄自交系 Ｔ０７￣１ 和

ＢＬＯ￣１Ｆ６ 外ꎬ可以区分其他 ５８ 份自交系ꎻ引物组合

Ｅ７Ｍ１０ 除了不能区分自交系 ＴＭ０４￣１￣１ 和 ＴＭ０４￣１￣２
外ꎬ可以将其他 ５８ 份材料区分开来ꎮ 说明这 ２ 对引

物同时使用ꎬ可以绘制 ６０ 份番茄自交系的指纹

图谱ꎮ
条带分享频率用来计算随机选择的 ２ 个品种出

现相同指纹的概率(即指纹匹配概率)ꎮ １７ 对选扩

引物多态性条带分享频率介于 ０. ４５ ~ ０. ７１ 之间ꎬ指
纹匹配概率介于 ０. ００４ ~ ０. ２２３ 之间(表 ２)ꎬ普遍表

现出较好地区分不同自交系的能力ꎮ 其中引物组合

Ｅ７Ｍ４ 指纹匹配概率值最小ꎬ表现出最高的区分不

同自交系的能力ꎮ

０９７



　 ５ 期 孙保娟等:６０ 份优质番茄自交系遗传多样性 ＡＦＬＰ 分析

图 １　 ＡＦＬＰ 选扩引物 Ｅ７Ｍ７ 分析 ６０ 份普通番茄自交系遗传多样性的 ＰＡＧＥ 电泳图

Ｆｉｇ. １　 Ａｎ ｅｘａｍｐｌｅ ｏｆ ｔｈｅ ＡＦＬＰ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ａｍｏｎｇ ６０ ｔｏｍａｔｏ
ｓｅｌｆ￣ｂｒｅｄ ｌｉｎｅｓ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｂｙ ｔｈｅ Ｅ７ ａｎｄ Ｍ７ ｐｒｉｍｅｒ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓ

表 ２　 １７ 对 ＡＦＬＰ 选扩引物组合对 ６０ 个番茄自交系 ＤＮＡ 多态性区分情况

Ｔａｂｌｅ ２　 ＤＮＡ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｐｏｗｅｒ ｏｆ ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｔｉｏｎ ａｍｏｎｇ ６０ ｓｅｌｆ￣ｂｒｅｄ ｌｉｎｅｓ ａｓｓａｙｅｄ ｂｙ １７ ＡＦＬＰ ｐｒｉｍｅｒ ｃｏｍｂｉ￣
ｎａｔｉｏｎｓ

引物组合

Ｐｒｉｍｅｒ
ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓ

总条带数

Ｔｏｔａｌ
ｏｆ ｂａｎｄｓ

多态性条带数

Ｎｏ. ｏｆ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｂａｎｄｓ

多态率(％ )
Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ

ｒａｔｅ

特有指纹数

Ｎｏ. ｏｆ ｕｎｉｑｕｅ
ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｓ

条带分享频率

Ｂａｎｄ ｓｈａｒｉｎｇ
ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

匹配概率

Ｍａｔｃｈ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ

Ｅ６Ｍ５ ４８ １３ ２７. １ ４４ ０. ５４ ０. ０４０
Ｅ６Ｍ６ ４８ １６ ３３. ３ ５４ ０. ６２ ０. ０３０
Ｅ７Ｍ４ ７９ ２５ ３１. ６ ５９ ０. ５９ ０. ００４
Ｅ７Ｍ６ ４５ １７ ３７. ８ ４５ ０. ４５ ０. ０１７
Ｅ７Ｍ７ ６２ １１ １７. ７ ３３ ０. ６２ ０. １０４
Ｅ７Ｍ１０ ５８ ２２ ３７. ９ ５９ ０. ７０ ０. ０１３
Ｅ８Ｍ７ ４５ ９ ２０. ０ ９ ０. ５１ ０. １２２
Ｅ８Ｍ９ ６２ １１ １７. ７ ３７ ０. ４９ ０. ０８７
Ｅ８Ｍ１１ ５２ １７ ３２. ７ ４７ ０. ７１ ０. ０４５
Ｅ９Ｍ５ ４４ １１ ２５. ０ ３４ ０. ５５ ０. ０８０
Ｅ９Ｍ７ ４７ １７ ３６. ２ ５０ ０. ５７ ０. ０１７
Ｅ１０Ｍ４ ３５ ８ ２２. ９ ２３ ０. ５３ ０. １３８
Ｅ１０Ｍ１１ ３６ ７ １９. ４ ２６ ０. ６０ ０. ２２３
Ｅ１１Ｍ５ ３７ １４ ３７. ８ ４８ ０. ５２ ０. ０４７
Ｅ１１Ｍ７ ６１ ２０ ３２. ８ ５２ ０. ５８ ０. ０１２
Ｅ１３Ｍ１０ ６９ １８ ２６. １ ４１ ０. ５７ ０. ０１０
Ｅ１６Ｍ５ ７７ １５ １９. ５ ４４ ０. ４８ ０. ０２９

２. ２　 遗传相似性评价

比较遗传相似系数可以区分品种间在 ＤＮＡ 水

平的差异ꎮ 通过 ＮＴＳＹＳ￣ｐｃＶｅｒｓｉｏｎ ２. ０ 软件计算得

到 ６０ 个番茄材料的 Ｊａｃｃａｒｄ 遗传相似系数变化范围

为 ０. ２５９ ~ ０. ９５２ꎬ平均值为 ０. ６６４ꎮ 最相近的两个

自交系是 ＴＭ０４￣１￣１ 和 ＴＭ０４￣１￣２ꎬ二者果实形状、平
均单果重有所不同ꎬ但遗传背景相同(表 １)ꎮ 根据

软件分析所得的 １７７０ 个遗传相似系数ꎬ以 ０. １ 为单

位进行次数分布分析(图 ２)ꎮ 从图 ２ 可见ꎬ遗传相

似系数呈正态分布ꎬ７８. ７％ 的供试品系遗传相似系

１９７
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数在 ０. ５ ~ ０. ８ 之间ꎬ以 ０. ６ ~ ０. ７ 之间所占的频次

最高ꎬ为 ３１. ７％ ꎬ说明供试番茄材料虽然存在一定

的遗传多样性ꎬ但是遗传背景仍然相对狭窄ꎬ这可能

是因为这些材料地理来源和果实类型非常接近ꎮ

图 ２　 遗传相似系数分布

Ｆｉｇ. ２　 Ｈｉｓｔｏｇｒａｍ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ
ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ

２. ３　 聚类分析

基于 ２５１ 个多态性 ＡＦＬＰ 条带ꎬ计算 Ｊａｃｃａｒｄ 遗

传相似系数ꎬ并根据非加权成对算数法(ＵＰＧＭＡ)进
行聚类分析ꎬ得到 ６０ 份栽培番茄的聚类结果(图
３)ꎮ 由图 ３ 可知ꎬ遗传相似系数为 ０. ５４ ~ ０. ５７ 时ꎬ
６０ 份番茄材料可以划分为 ７ 个类群ꎮ 第Ⅰ类群包

括 １１ 份ꎬ果形扁圆形 ６ 份、近圆形 ２ 份、长圆形 ３
份ꎬ单果重介于 １３５ ~ １８０ ｇ 之间ꎻＱＤ￣１ 和 ＴＭＳ０２￣１
果实有绿肩ꎬ其余无绿肩ꎻ除 ＨＨ４０Ｌ 来源于中国ꎬ其
余均来源于欧洲ꎮ 第Ⅱ类群包括 １５ 份ꎬ果形圆形 １
份、近圆形 ５ 份、长圆形 ６ 份ꎬ３ 份为扁圆形ꎬ单果重

介于 １５０ ~ １８０ ｇ 之间(除 ＸｉｎｇＮ０２１ 外)ꎻ除 ＱＤＬ￣２￣
１、ＱＤＬ￣２￣２、ＸｉｎｇＮ０２１ 果实有绿肩ꎬ其余均无绿肩ꎻ
ＳｅｎｇＷ 来源于中国ꎬ其余均来源于欧洲ꎮ 第Ⅲ类群

包括 １０ 份ꎬ果形长圆形 ３ 份ꎬ近圆形 ２ 份ꎬ扁圆形 ５
份ꎻ均来源于欧洲、无绿肩、单果重介于 １３０ ~ ２００ ｇ
之间ꎬ其中 ３ 份材料单果重只有１３０ ｇꎮ 第Ⅳ类群包

括 ２ 份ꎬ为 ＢＥＩＹ￣１￣１ 和 ＢＬＴ￣Ｌꎬ二者均为来源于欧

洲、无绿肩、平均单果重均 １５０ ｇꎬ前者果形为长圆

形ꎬ后者为近圆形ꎮ 第Ⅴ类群包括 １０ 份ꎬ除 ＱＤ￣
３ 和 Ｔ０６￣１ 有绿肩外ꎬ其余均无绿肩ꎻ单果重介于

１３０ ~ １６０ ｇ 之间ꎻ果形扁圆形 ３ 份、近圆形 ３ 份、圆
形 １ 份、长圆形 ３ 份ꎻＷＸ８￣１ 和 Ｌ３５ 来源于中国ꎬ
ＳＨＯＵ￣２ 来源于以色列ꎬ其余均来源于欧洲ꎮ 第Ⅵ
类群包含 １１ 份ꎬ均无绿肩ꎻ单果重从 １２０ ~ ２００ｇ 均

有分布ꎻ果形扁圆形 ５ 份、近圆形 ３ 份、微长圆形 ２
份和长圆形 １ 份ꎻ１４２０ＷＬ、Ｌ５０￣１￣１ 和 Ｊ￣２Ｆ８￣１￣１ 分

别来源于以色列、澳大利亚和中国ꎬ其余 ８ 份来源于

欧洲ꎮ 第Ⅶ类群只有 １ 份材料ꎬ为 ＳＨＯＵ￣３ꎬ果实为

扁圆形、无绿肩ꎬ单果重 １５５ ｇꎬ来源于以色列ꎮ

图 ３　 基于 Ｊａｃｃａｒｄ 遗传相似系数 ＵＰＧＭＡ 法得到的

６０ 个硬果番茄自交系聚类图

Ｆｉｇ. ３　 Ｐｈｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ａｍｏｎｇ ６０ ｔｏｍａｔｏ ｓｅｌｆ￣ｂｒｅｄ
ｌｉｎｅｓ ｆｒｏｍ ＵＰＧＭＡ ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ

Ｊａｃｃａｒｄ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ

３　 讨论

栽培种番茄(Ｌ. ｅｓｃｕｌｅｎｔｕｍ)同野生种番茄相比

遗传变异小ꎮ 姚祝平等[１３] 对 １２ 份野生种番茄及

３２ 份栽培种番茄进行 ＡＦＬＰ 分析ꎬ得到的多态性

条带率为 ６０. ５％ ꎮ Ｙ. Ｈ. Ｐａｒｋ 等[５] 利用 ＡＦＬＰ 标

记对主要来源于美国加州 ７４ 个番茄品种进行遗

传多样性分析ꎬ多态性条带率为 ９. ３％ ꎬ遗传相似

系数为 ０. １６ ~ ０. ９８ꎬ７２％的遗传相似系数超过 ０􀆰 ５ꎮ
本研究所用材料的遗传相似系数介于 ０. ２５９ ~
０􀆰 ９５２ 之间ꎬ表明现有栽培番茄品种存在一定的遗

传多样性ꎬ但遗传背景相对狭窄ꎮ Ｊ. Ｊ. Ｒｕｉｚ 等[９]

采用 ＳＲＡＰ 标记在栽培种番茄材料间检测到了

１５􀆰 １％的多态性ꎬ这些标记可以将所有的品种区

分开来ꎻＳＳＲ 标记在所有栽培种番茄中平均可以扩

增 ５ 个位点ꎬ平均多样性指数为 ０. ２８ꎬ但这些 ＳＳＲ
标记 区 分 不 同 品 种 的 能 力 不 及 ＳＲＡＰ 标 记ꎮ
Ｓ􀆰 Ｂｅｎｏｒ 等[６]利用 ＳＳＲ 标记对番茄自交系遗传多样

性进行分析ꎬ每对 ＳＳＲ 引物检测到 ４. ３ 个多态性位

点ꎬ平均多样性指数为 ０. ２８ꎮ 本研究借助 Ｅｃｏ ＲＩ 和

ＭｓｅＩ 两种限制性内切酶对栽培种番茄进行 ＡＦＬＰ 分

析ꎬ平均每对 ＡＦＬＰ 选择性扩增引物可以检测到 １５
个多态性位点ꎬ平均多态率为 ２７. ７％ ꎬ所获得的平

２９７



　 ５ 期 孙保娟等:６０ 份优质番茄自交系遗传多样性 ＡＦＬＰ 分析

均多态性位点数、平均多态率要明显高于 Ｙ􀆰 Ｈ􀆰 Ｐａｒｋ
等[５]的报道ꎮ 从特有指纹数和匹配概率来看ꎬ基本

每对引物都表现出了很好的遗传多样性分析能力ꎬ
而且仅用引物组合 Ｅ７Ｍ４ 和 Ｅ７Ｍ１０ 就可以得到

６０ 个番茄自交系各自特有的指纹图谱ꎬ可以有效

区分不同自交系ꎮ 上述结果表明ꎬ在茄子上建立

的 ＡＦＬＰ 分析体系用于番茄遗传多样性分析时同

样表现出了较高的检测效率ꎬ提供的信息量比

较大ꎮ
Ｓ. Ｂｅｎｏｒ 等[６]发现番茄聚类结果与地理来源及

生长习性(无限生长型和有限生长型)相关ꎬ但本研

究中聚类结果与地理来源未表现出明显的相关性ꎬ
这可能因为 ６０ 份番茄自交系是多代自交纯化分离

的硬果型材料ꎬ地理来源接近ꎻ也可能由于广泛的引

种ꎬ许多材料可能具有相同或相似的遗传背景ꎬ存在

同物异名的现象ꎮ 另外ꎬ本研究中聚类结果与平均

单果重、果形、有无绿肩等性状也没有表现出一定的

相关性ꎮ
６０ 份番茄自交系中具有 ＴＹＬＣＶ(ＴＹＣＬＶ ꎬｔｏ￣

ｍａｔｏ ｙｅｌｌｏｗ ｌｅａｆ ｃｕｒｌ ｖｉｒｕｓ)抗性位点[１４]的番茄自交

系ꎬ如 ＱＤ￣１、ＱＤ￣３、ＴＭ０７００６ 和 ＺＲＳＰ２ 等ꎬ该位点

是通过远缘杂交从野生番茄导入的ꎬ但是这些自

交系也没有按照抗性聚在一起ꎮ Ｔ. Ｃ. Ｎｅｓｂｉｔｔ 等[２]

研究表明有的番茄品种果形及平均单果重上差异

很大ꎬ但基因的差别很小ꎮ Ｇ. Ｅ. Ｗｉｌｌｉａｍｓ 等[１５] 也

认为番茄受单基因或少数基因控制的性状ꎬ如抗

病性对整个遗传多样性的贡献率只是很小的一部

分ꎮ ６０ 份自交系是按照平均单果重、果形、有无

绿肩、田间抗性等指标定向选择得到的ꎬ从 ＡＦＬＰ
技术对其 ＤＮＡ 水平差异的分析可见在这些表型

的后面有着复杂的遗传背景ꎮ 本文采用 ＡＦＬＰ 技

术对优质硬果型番茄材料的亲缘关系及遗传多

样性进行了分析ꎬ明确了其分类地位ꎬ为这些资

源的合理利用及合理组合配制杂交种提供了理
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