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的抗旱性，已广泛应用于小麦、水稻、玉米、大豆等

作物抗旱性评价中［９，１５⁃１８，２１］ 。 灰色关联度分析要

以参考序列为基准来分析与其他序列的关联度，
依此评价作物的抗旱性，在小麦［９］ 、玉米［２１］ 等作

物中有对照品种作为参考序列，评价结果可靠。
本研究在没有对照品种的情况下，以所有材料各

性状的最大值构建了一个理想品种作为参考序

列，分析结果较其他方法差异大，原因可能在于理

想品种与实际品种性状差异太大，影响分析结果。
加权隶属函数值法较综合抗旱系数、平均隶属函

数法既考虑了各指标间的相互关系，又考虑到各

指标的重要性，从而使得出的结论与实际结果更

为接近［１７，２２］ 。 因此，本研究认为糜子（黍稷）芽期

快速鉴定可利用相对发芽率、综合鉴定与评价以

加权隶属函数值法较可靠。
３ ２　 抗旱性鉴定指标

作物抗旱鉴定指标概括起来主要有农艺性状指

标、生理生化指标［１５⁃１９］。 近年来相关抗旱基因、蛋
白的 研 究 更 能 确 切 地 分 析 鉴 定 作 物 的 抗 旱

性［２０，２３⁃２４］，在糜子中已有抗旱节水相关基因 ＰｍＭＹＢ
的报道［２］。 糜子芽期抗旱鉴定指标仅有张盼盼

等［６］采用 ＰＥＧ６０００ 模拟干旱胁迫条件下，研究了不

同糜子品种（系）芽期的芽长、芽鞘长、胚根长、根干

重、芽干重等性状的变化，认为相对发芽率、相对根

长、相对芽干重、相对芽鞘长、相对芽长和相对根干

重可作为糜子芽期抗旱性的鉴定指标，本研究结合

两类抗旱性评价方法，筛选出贮藏物质相对转运率、
相对根干重、相对芽干重、相对发芽率可作为一级抗

旱鉴定指标，与其研究基本相符。
３ ３　 抗旱品种筛选

不同作物品种对干旱的适应能力有较大差异，
在干旱条件下抗旱品种产量比较稳定，因此旱作农

业区品种选育非常重视品种的抗旱性。 由于野生近

缘种和农家品种在长期适应过程中具有较好的抗旱

性，尽管存在产量低、植株高、抗病性差等不良性状，
育种实践中常常被用作亲本材料来选育强抗旱品

种。 本研究筛选出 ３ 个强抗旱性品种晋黍 ２ 号、陇
糜 ５ 号和陇糜 ８ 号，其中晋黍 ２ 号是从农家品种天

镇黍子中系选育的，陇糜 ５ 号是用会宁野糜子作亲

本创制的中间材料和农家品种杂交选育而成的，而
陇糜 ８ 号是经过多年水旱条件下的穿梭选育，因此

这些品种不仅抗旱性强，也具有较好的丰产性和适

应性，在生产上得到大面积应用。

参考文献
［１］ 　 江龙． 作物抗旱性的研究方法［ Ｊ］ ． 贵州农业科学，１９９９，２７

（５）：７０⁃７２
［２］ 　 胡银岗，林凡云，王士强，等． 糜子抗旱节水相关基因 ＰｍＭＹＢ

的克隆及表达分析［Ｊ］ ． 遗传，２００８，３０（３）：３７３⁃３７９
［３］ 　 贾根良，代惠萍，冯佰利，等． ＰＥＧ 模拟干旱胁迫对糜子幼苗

生理 特 性 的 影 响 ［ Ｊ ］ ． 西 北 植 物 学 报， ２００８， ２８ （ １０ ）：
２０７３⁃２０７９

［４］ 　 山仑，郭礼坤． 春播谷类作物成苗期间的抗旱性及其需水条
件［Ｊ］ ． 作物学报，１９８４，１０（４）：２５７⁃２６３

［５］ 　 王纶，温琪汾，曹厉萍，等． 黍稷抗旱种质筛选及抗旱机理研
究［Ｊ］ ． 山西农业科学，２００７，３５（４）：３１⁃３４

［６］ 　 张盼盼，冯佰利，王鹏科，等． 糜子芽期抗旱性指标鉴选与利
用研究［Ｊ］ ． 河北农业科学，２０１０，１４（１１）：２２⁃２７

［７］ 　 张盼盼，冯佰利，王鹏科，等． 干旱条件下糜子叶片衰老与保
护酶活性变化［Ｊ］ ． 干旱地区农业研究，２０１０，２８（２）：９９⁃１０３

［８］ 　 冯晓敏，张永清． 水分胁迫对糜子植株苗期生长和光合特性
的影响［Ｊ］ ． 作物学报，２０１２，３８（８）：１５１３⁃１５２１

［９］ 　 杨子光，张灿军，冀天会，等． 小麦抗旱性鉴定方法及评价指
标研究Ⅳ：萌发期抗旱指标的比较研究［ Ｊ］ ． 中国农学通报，
２００７，２３（１２）：１７３⁃１７６

［１０］ 　 曹俊梅，周安定，吴新元，等． 不同基因型冬小麦抗旱性鉴定
及相关抗旱指标分析 ［ Ｊ］ ． 新疆农业科学，２０１１，４８ （１２）：
２１５７⁃２１６４

［１１］ 　 鲁守平，孙群，洪露，等． 不同种源地乌拉尔甘草发芽期抗旱
性鉴定［Ｊ］ ． 植物遗传资源学报，２００７，８（２）：１８９⁃１９４

［１２］ 　 张健，池宝亮，黄雪芳，等． 以活力抗旱指数作为玉米萌芽期
抗旱性评价指标的初探［Ｊ］ ． 华北农学报，２００７，２２（１）：２２⁃２５

［１３］ 　 陈波，张燕，蔡光泽，等． 攀西地区玉米地方品种萌芽期抗旱
性研究［Ｊ］ ． 中国农学通报，２０１ｌ，２７（２１）：５８⁃６３

［１４］ 　 Ｂｏｕｓｌａｍａ Ｍ． Ｓｔｒｅｓｓ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ｉｎ ｓｏｙｂｅａｎｓ［ Ｊ］ ． Ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ Ｃｒｏｐ
Ｓｃｉ，１９８４，２４：９３３⁃９３７

［１５］ 　 贾寿山，朱俊刚，王曙光，等． 山西小麦地方品种萌发期的抗
旱性［Ｊ］ ． 华北农学报，２０１１，２６（２）：２１３⁃２１７

［１６］ 　 严明建，黄文章，胡景涛，等． 应用隶属函数法鉴定水稻的抗
旱性［Ｊ］ ． 杂交水稻，２００９，２４（５）：７６⁃７９

［１７］ 　 武仙山，昌小平，景蕊莲． 小麦灌浆期抗旱性鉴定指标的综合
评价［Ｊ］ ． 麦类作物学报，２００８，２８（４）：６２６⁃６３２

［１８］ 　 李贵全，李慧峰，张海燕，等． 大豆花荚期抗旱性的鉴定与综
合评价［Ｊ］ ． 中国生态农业学报，２００７，１５（６）：９６⁃１００

［１９］ 　 路贵和，戴景瑞，张书奎，等． 不同干旱胁迫条件下我国玉米
骨干自交系的抗旱性比较研究［Ｊ］ ． 作物学报，２００５，３１（１０）：
１２８４⁃１２８８

［２０］ 　 栗文娟，刘志斋，石云素，等． 基于元分析和生物信息学分析
的玉米抗旱相关性状 ＱＴＬ 一致性区间定位［ Ｊ］ ． 作物学报，
２０１０，３６（９）：１４５７⁃１４６７

［２１］ 　 张文英，柳斌辉，杨国航，等． 玉米不同时期抗旱性鉴定指标
的灰色关联度与聚类分析［ Ｊ］ ． 华北农学报，２００８，２３ （ Ｓ）：
９６⁃９８

［２２］ 　 李贵全，张海燕，季兰，等． 不同大豆材料抗旱性综合评价
［Ｊ］ ． 应用生态学报，２００６，１７（１２）：２４０８⁃２４１２

［２３］ 　 Ｓｒｉｖｉｄｈｙａ Ａ，Ｖｅｍｉｒｅｄｄｙ Ｌ Ｒ，Ｒａｍａｎａｒａｏ Ｐ Ｖ，ｅｔ ａｌ． Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｍａｐｐｉｎｇ ｏｆ ＱＴＬｓ ｆｏｒ ｄｒｏｕｇｈｔ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｒａｉｔｓ ａｔ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｓｔａｇｅ ｕｎｄｅｒ
ＰＥＧ ｉｎｄｕｃｅｄ ｓｔｒｅｓｓ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ｉｎ ｒｉｃｅ ［Ｊ］ ． Ａｍ Ｊ Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉ，２０１１，
２：１９０⁃２０１

［２４］ 　 张洁，谢惠民，吕树作，等． 水分胁迫条件下冬小麦幼苗应答
蛋白的表达及其与品种抗旱性的关系［ Ｊ］ ． 麦类作物学报，
２００７，２７（２）：３０３⁃３０８

２５７



植物遗传资源学报 ２０１４，１５（４）：７５３⁃７５８
Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｐｌａｎｔ Ｇｅｎｅｔｉｃ Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ＤＯＩ：１０． １３４３０ ／ ｊ． ｃｎｋｉ． ｊｐｇｒ． ２０１４． ０４． ０１１

怒江干热河谷杧果种质资源的表型和
ＡＦＬＰ 遗传多样性分析
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　 　 摘要：利用表型和 ＡＦＬＰ 标记，对怒江干热河谷 ５７ 份杧果种质进行遗传多样性分析。 表型性状分析结果表明：８ 个表型性

状在不同的种质间表现出较大的差异，变异系数变化范围为 １６ ９８％ ～ ６１ ５０％ ，多样性指数（Ｈ′）平均为 ３ ９７５，其中单果重变

异较大。 ＡＦＬＰ 分析结果显示：５７ 份种质共产生 １０９８ 条带，其中多态性条带为 １０３２ 条，多态性比率为 ９４ ０％ ，相似系数在

０ ５５ ～ ０ ８２ 之间。 ＡＦＬＰ 聚类分析结果及主成分分析结果均表明种质间具有复杂的遗传关系，且怒江干热河谷杧果种质的亲

缘关系与地理分布没有明显的相关性。 表型性状聚类和 ＡＦＬＰ 分子标记聚类分析的结果相对一致，均能较准确地将优势类群

聚在一起，且表明 ５７ 份杧果种质具有较丰富的遗传多样性。
　 　 关键词：杧果；ＡＦＬＰ；遗传多样性；怒江干热河谷
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杧果在我国南方热带亚热带地区均有分布，尤
其是海南、广东、云南、广西等省份栽培面积较大。

在云南，杧果广泛分布于南部和西南部亚热带地区，
怒江干热河谷位于滇西横断纵谷，河谷区气候为南
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亚热带向热带过渡的干热河谷气候，由于其特殊气

候特征，该地区杧果分布较多［１］。 这些杧果资源分

布于荒山原野、低热河谷和江河流域。 在漫长的繁

衍和演化过程中，经历各种不良气候和病虫害的侵

袭考验等自然选择，得以延存至今，且获得了良好的

适应性、抗逆性以及其他许多优异性状。 但由于缺

乏对杧果种质资源科学的研究与保护，再加上生态

环境的恶化以及各种自然和人为因素的影响，大量

杧果种质资源濒临灭绝，遗传资源多样性不断减少。
因此，深入研究怒江干热河谷杧果的遗传多样性水

平，对科学有效地保护杧果种质资源，收集优良杧果

资源，丰富和改良现有栽培品种具有重要意义。
随着生物学研究的不断发展，检测遗传多样性

的方法也不断丰富和创新，经历了形态学水平、细胞

学水平、生理生化水平及目前的分子水平。 从表型

性状来检测遗传变异是最直接、最简便易行的方

法［２］。 运用形态学方法检测遗传变异的关键在于

根据表型上的差异来反映基因型上的差异。 由于植

株的表型是多基因共同调控、表达，并且受环境等影

响，因此仅依靠形态学标记不能很好地得到客观全

面的遗传信息。
ＡＦＬＰ（ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｆｒａｇｍｅｎｔ ｌｅｎｇｔｈ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ）

技术是一种有效的用于种群研究的分子标记技术，
目前已经广泛应用于遗传多样性和亲缘关系分析、
品种鉴定和指纹图谱构建、遗传图谱构建、分子标记

辅助选择育种、基因表达与调控研究等方面［３⁃８］。
怒江干热河谷丰富的杧果种质资源除了少部分资源

有关于表型［９⁃１１］和遗传多样性［１２］ 的研究外，大量的

资源尚未被完全研究利用。
本研究利用 ＡＦＬＰ 技术结合表型性状，对怒江

干热河谷 ５７ 份杧果种质进行遗传多样性研究，探讨

种质间的遗传差异及其遗传关系，从而为怒江干热

河谷的杧果种质的有效保存和合理利用提供参考依

据，为杧果品种鉴别、优良品种选育及改良提供科学

依据。

１　 材料与方法

１ １　 试验材料

供试材料分别取自云南省怒江干热河谷的芒

苍、芒海、坝湾、丙闷、赧浒 ５ 个地区野生状态下的杧

果树，共 ５７ 份杧果种质资源。 被调查的种质资源均

以嫁接的方式保存在热带亚热带经济作物研究所种

质资源圃内，并于 ２０１０ － ２０１２ 年连续进行了表型性

状测量。 材料编号、名称和来源地见表 １。

表 １　 供试材料

Ｔａｂｌｅ １　 Ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ

序号

Ｎｏ．
种质资源

Ｇｅｒｍｐｌａｓｍ
来源地

Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｏｒｉｇｉｎ

ｃ１ ～ ｃ１１ 芒苍 １ 号 ～ １１ 号 怒江干热河谷芒苍

ｃ１２ ～ ｃ２３ 芒海 １ 号 ～ １２ 号 怒江干热河谷芒海

ｃ２４ ～ ｃ３４ 坝湾 １ 号 ～ １１ 号 怒江干热河谷坝湾

ｃ３５ ～ ｃ４６ 丙闷 １ 号 ～ １２ 号 怒江干热河谷丙闷

ｃ４７ ～ ｃ５７ 郝浒 １ 号 ～ １１ 号 怒江干热河谷赧浒

１ ２　 主要果实性状分析

依据杧果种质资源描述规范和数据标准［１３］，对
杧果的单果重、果实长度、果实宽度、果实厚度、种子

重、种子长、可食率以及可溶性固形物 ８ 个主要果实

性状进行调查和测定。 利用 ＳＰＳＳ １９ ０ 软件对数据

进行基本统计分析和聚类分析。
１ ３　 ＡＦＬＰ 分析

基因组 ＤＮＡ 的提取采用雷新涛等［１４］ 改进后的

ＣＴＡＢ 法。 所提取的基因组 ＤＮＡ 用 １ ０％琼脂糖凝

胶电泳检测质量，用核酸蛋白仪检测其浓度。 稀释

至 ２０ ｎｇ ／ μＬ，置于 － ２０ ℃保存备用。
从 ６４ 对 ＥｃｏＲⅠ／ＭｓｅⅠ引物中筛选出带型清晰

且多态性较好的 ８ 对引物对进行试验。 采用 ＡＦＬＰ
分析试剂盒（购自北京鼎国生物技术有限责任公

司）进行 ＡＦＬＰ 分析。 扩增体系为 ２５ μＬ，其中预扩

增产物稀释后的 ＤＮＡ 样品 ２ ０ μＬ，１０ × ＰＣＲ ｂｕｆｆ⁃
ｅｒ ２ ５ μＬ， ＥｃｏＲＩ 引 物 和 ＭｓｅＩ 引 物 各 １ ０ μＬ，
２ ５ ｍｍｏｌ ／ Ｌ ｄＮＴＰｓ ０ ５ μＬ，ＴａｑＤＮＡ 聚合酶 ０ ５ μＬ，
加 ｄｄＨ２Ｏ 至 ２５ μＬ。 扩增程序如下：９４ ℃ ２ ｍｉｎ；
９４ ℃ ３０ ｓ，６５ ℃ ３０ ｓ，７２ ℃ ８０ ｓ，梯度降温，每个循环

降低 ０ ７ ℃，共 １２ 个循环；９４ ℃ ３０ ｓ，５５ ℃ ３０ ｓ，
７２ ℃ ８０ ｓ，共 ２３ 个循环；７２ ℃ ５ ｍｉｎ；４ ℃保存。 采

用 ６％的聚丙烯酰胺变性凝胶电泳及银染法检测。
利用 ＧＥＮＥＳＣＡＮ ３ １ 软件对胶图进行数据提

取，选择合适的内标即 ＳＩＺＥ ＳＴＡＮＤＡＲＤ 并设置软

件合适的分析参数进行分析。 通过 Ｂｉｎｔｈｅｒｅ 软件将

结果转化为 ＸＬＳ 格式，将表内的数值不为 ０ 的转换

为 １（数值为 ０ 的不转换），从而生成由“ ｌ”和“０”组
成的原始矩阵。 利用 ＮＴＳＹＳ⁃２ １０ｅ 软件对得到的

遗传距离矩阵进行非加权配对算术平均法（ＵＰＧ⁃
ＭＡ， ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ｐａｉｒ⁃ｇｒｏｕｐ ｍｅｔｈｏｄ ｗｉｔｈ ａｒｉｔｈｍｅｔｉｃ
ｍｅａｎｓ）聚类分析和主成分分析，构建聚类图和主成

分分析图。

４５７
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２　 结果与分析

２ １　 果实性状分析

对 ５７ 份杧果资源的 ８ 个主要果实性状进行基

本统计分析（表 ２）。 结果表明，怒江干热河谷区杧

果果实主要性状之间存在较大差异，不同性状在不

同材料间表现出不同程度的多样性。 果实性状变异

系数最大的是单果重，达到了 ６１ ５０％ ，其次是种子

重，为 ４６ ３４％ ，其他变异系数大多在 ２０％ 左右，依
次是种子长、果长、果宽、可食率、果厚，可溶性固形

物变异系数最小（为 １６ ９８％ ）。 多样性指数（Ｈ′）
变化范围不大，平均为 ３ ９７５，总体上表现出较高的

遗传多样性。

表 ２　 供试杧果主要果实性状的统计分析结果

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍａｉｎ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ ｍａｎｇｏ ｆｒｕｉｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ

性状 Ｔｒａｉｔｓ 最小值 Ｍｉｎ． 最大值 Ｍａｘ． 平均值 Ｍｅａｎ 标准差 ＳＤ 变异系数（％ ）ＣＶ 多样性指数 Ｈ′

单果重（ｇ）Ｗｅｉｇｈｔ ｐｅｒ ｆｒｕｉｔ ２７ ２０ ２３０ ００ ９０ １０ ５５ ４１ ６１ ５０ ３ ８６

果长（ｃｍ）Ｆｒｕｉｔ ｌｅｎｇｔｈ ４ ４８ １１ ７４ ７ １５ １ ８７ ２６ １５ ４ ０１

果宽（ｃｍ）Ｆｒｕｉｔ ｗｉｄｔｈ ２ ８２ ６ ８０ ４ ４２ １ ０４ ２３ ５３ ４ ０２

果厚（ｃｍ）Ｆｒｕｉｔ ｔｈｉｃｋｎｅｓｓ ２ ６３ ５ ４０ ３ ９３ ０ ７９ ２０ １０ ４ ０２

种子长（ｃｍ）Ｓｅｅｄ ｗｉｄｔｈ ３ ８６ １０ ３０ ６ ２６ １ ６６ ２６ ５２ ３ ９４

种子重（ｇ）Ｗｅｉｇｈｔ ｐｅｒ Ｓｅｅｄ ２ １０ ３５ ６０ １６ ２７ ７ ５４ ４６ ３４ ４ ０１

可食率（％ ）Ｅｄｉｂｌｅ ｒａｔｅ ２３ ５５ ８１ １１ ５９ ７８ １２ ７４ ２１ ３１ ３ ９１

可溶性固形物（％）Ｓｏｌｕｂｌｅ ｓｏｌｉｄｓ １１ ８０ ２４ ５０ １７ ５５ ２ ９８ １６ ９８ ４ ０３

２ ２　 果实性状的聚类分析

根据杧果的 ８ 个果实性状，对 ５７ 份杧果资源进

行聚类分析（图 １）。 从图可以看出，根据所调查的

图 １　 杧果果实性状的模糊聚类分析图

Ｆｉｇ １　 Ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｆｏｒ ｍａｉｎ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ ｍａｎｇｏ ｆｒｕｉｔｓ

果实性状，在遗传距离 １７ 处将 ５７ 份杧果种质分为

２ 个大类群，第Ⅰ类包括 ２３ 份资源，又分为 ２ 个亚

类，第Ⅰ⁃１ 亚类包括 ２１ 个个体，主要特点表现为果

实较大，可食率较高，可溶性固形物含量中等；第Ⅰ⁃
２ 亚类包括 ｃ５３ 和 ｃ５４ 两个个体，果实大小为供试

材料中最大，可食率比第Ⅰ⁃１ 亚类高，可溶性固形

物含量中等。
第Ⅱ类包括 ３４ 份资源，其中第Ⅱ⁃１ 亚类包括

１４ 个个体，其表现为果实较大，但比Ⅰ⁃２ 亚类小，可
食率较高，可溶性固形物含量也较高；其余资源全部

聚为第Ⅱ⁃２ 亚类，并分为 ３ 个分支，ａ 与 ｂ 分支表现

为果实相对较小，可食率相对较低，但可溶性固形物

较高；分支 ｃ 表现为果实较小，可食率和可溶性固形

物含量均比较低。
２ ３　 引物多态性分析

利用 ８ 对引物对 ５７ 份杧果种质进行 ＡＦＬＰ 分

析，结果见图 ２ 和表 ３。 ８ 对引物共扩增出 １０９８ 条

带，其中多态性带为 １０３２ 条，占 ９４ ０％ 。 不同引物

组合扩增效率有所不同，引物组合 Ｅ⁃ＡＡＣ ／ Ｍ⁃ＣＴＡ
和 Ｅ⁃ＡＡＧ ／ Ｍ⁃ＣＴＡ 效率最高，多态性位点百分率均

达 ９５ ７％ ，引物组合 Ｅ⁃ＡＡＣ ／ Ｍ⁃ＣＴＴ 最低，多态性位

点百分率为 ９０ １％ ；平均每对引物组合扩增条带数

为 １３７ ３ 条，多态性带 １２９ 条（表 ３）。 经 ＡＦＬＰ 技术

分析可知怒江干热河谷杧果种质具有较高的遗传多

样性水平。

５５７
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图 ２　 引物组合 Ｅ⁃ＡＡＧ ／ Ｍ⁃ＣＴＴ 的扩增结果

Ｆｉｇ ２　 Ａｍｐｌｙｆｉｅｄ ｒｅｓｕｌｔ ｂｙ ｕｓｉｎｇ ｐｒｉｍｅｒ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ Ｅ⁃ＡＡＧ ／ Ｍ⁃ＣＴＴ

表 ３　 ＡＦＬＰ 引物组合及扩增结果

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｐｒｉｍｅｒ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓ ｏｆ ＡＦＬＰ ａｎｄ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅ⁃
ｓｕｌｔｓ

引物组合

Ｐｒｉｍｅｒ
ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓ

扩增条带数

Ｔｏｔａｌ ｂａｎｄｓ

多样性条带

Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ
ｂａｎｄｓ

多态率（％ ）
Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ

ｒａｔｉｏ

Ｅ⁃ＡＡＣ ／ Ｍ⁃ＣＡＴ １３３ １２３ ９２ ５

Ｅ⁃ＡＡＣ ／ Ｍ⁃ＣＴＡ １４０ １３４ ９５ ７

Ｅ⁃ＡＡＣ ／ Ｍ⁃ＣＴＴ １２２ １１１ ９０ １

Ｅ⁃ＡＡＧ ／ Ｍ⁃ＣＡＴ １４５ １３８ ９５ ２

Ｅ⁃ＡＡＧ ／ Ｍ⁃ＣＴＡ １４２ １３６ ９５ ７

Ｅ⁃ＡＡＧ ／ Ｍ⁃ＣＴＴ １５０ １４１ ９４ ０

Ｅ⁃ＡＣＡ ／ Ｍ⁃ＣＴＴ １３７ １３０ ９４ ９

Ｅ⁃ＡＣＴ ／ Ｍ⁃ＣＴＡ １２９ １１９ ９２ ２

总计 Ｔｏｔａｌ １０９８ １０３２ —

平均 Ａｖｅｒａｇｅ １３７ ３ １２９ ９４ ０

２ ４　 杧果种质间的遗传相似系数及聚类分析

根据 ＰＯＰＧＥＮＥ 分析，５７ 份杧果种质两两间的

遗传相似系数在 ０ ５５ ～ ０ ８２ 之间。 从分子水平上

来说，遗传相似系数与遗传多样性有一定的关联，相
似系数的范围越大，一定程度上表明物种的遗传多

样性越丰富。 芒苍 ２ 号和芒苍 ４ 号之间的相似系数

值最大，为 ０ ８２１０，遗传距离系数仅为 ０ １７９０，说明

两者间的亲缘关系最近；丙闷 １１ 号和芒海 ５ 号之间

的相似性系数值最小，为 ０ ３８５０，遗传距离系数最

大，均为 ０ ６３５０，说明它们之间的亲缘关系在所有

供试材料中最远。
基于遗传相似系数，对 ５７ 份杧果种质进行 ＵＰ⁃

ＧＭＡ 聚类分析（图 ３），并对其聚类结果进行归纳。
从图 ３ 可以看出，５７ 份杧果种质的遗传相似系数在

０ ５５ ～ ０ ８２ 之间。 以相似系数 ０ ５７ 为临界值，全
部材料可分为 ２ 大类。

图 ３　 基于 ＡＦＬＰ 标记的聚类分析

Ｆｉｇ ３　 Ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｂｙ ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ
ｂａｓｅｄ ｏｎ ＡＦＬＰ ｍａｒｋｅｒｓ

６５７
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类群Ⅰ共 １７ 个个体，可分为 ２ 个亚类，第Ⅰ⁃１
亚类在相似系数为 ０ ６０ 处有 ２ 个分支，ａ 分支有 １２
个个体，主要来源于芒海、芒苍、坝湾、赧浒 ４ 个地

区；ｂ 分支只有 １ 个个体，即 ｃ１６（芒海 ５ 号）。 第Ⅰ⁃
２ 亚类仅 ４ 个个体，ｃ 分支包括 ３ 个个体，分别为 ｃ２７
（坝湾 ４ 号）、ｃ５３（赧浒 ７ 号）和 ｃ５５（赧浒 ９ 号）；ｃ５２
（赧浒 ６ 号）则单独聚为 ｄ 分支。

类群Ⅱ共 ４０ 个个体，可分为 ２ 个亚类，第Ⅱ⁃１
亚类包括 ３９ 个个体，在相似系数为 ０ ６３ 的水平

处，分为 ２ 个分支，ｅ 分支的个体来源于芒海、芒
苍、坝湾、丙闷、赧浒 ５ 个地区，品数较多，较混杂，
存在不同地区个体聚为一组的情况，ｃ２ （芒苍 ２
号）和 ｃ４（芒苍 ４ 号）之间的相似系数值为供试材

料中最大。 ｆ 分支的个体来源于芒苍、坝湾、丙闷、
赧浒 ４ 个地区。 ｃ２４（坝湾 １ 号）则单独聚为Ⅱ⁃２
个亚类。

表型聚类结果与分子聚类结果部分吻合，可见

表型聚类能准确揭示供试材料间在形态上的差异，
这对研究不同材料在育种上的优势组合具有一定的

参考价值；但是两者之间也有区别：表型差异并不能

直接反映个体之间的亲缘关系，差异大的个体间亲

缘关系并不一定远。
从 ＡＦＬＰ 标记的结果来看，大部分杧果种质没

有按照来源地聚类，如类群Ⅰ中 ａ 分支的 １２ 个个

体，分别来自芒海、芒苍、坝湾、赧浒 ４ 个地区；类
群Ⅱ中的 ｅ 分支也同样包括了不同地区内的个体。
表明怒江干热河谷杧果种质的聚类结果与地理分

布没有明显联系：来自同一区域的种质并不总是

聚在一起，不同区域的杧果品种（种质）也没有明

显的界限，不同地区的杧果种质也有聚在一起的

情况。
２ ５　 ＡＦＬＰ 标记主成分分析

基于 ＡＦＬＰ 相似性系数，利用 ＮＴＳＹＳ ２ １０ｅ 软

件对 ５７ 份种质进行主成分分析，根据第一、第二主

成分进行作图，形成杧果种质的位置分布图（图 ４），
从图可以直观地看出，大部分同一地区的材料并没

有聚在一起，而有些来自不同地区的材料聚在一起。
图中位置相距较远的材料表示关系较远，互相之间

并不聚在一起，有些个体单独归为一类，而位置靠近

的材料关系较近而归为一类。 这与聚类分析的结果

相一致。

３　 讨论

在种质资源研究中，利用农艺性状的鉴定和描

图 ４　 基于 ＡＦＬＰ 标记的主成分分析

Ｆｉｇ ４　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ
ｂａｓｅｄ ｏｎ ＡＦＬＰ ｍａｒｋｅｒ

述仍然是种质资源研究的最基本的方法和途径，并
且不可缺少，其更为直观、更能突出作物的地域特

性［１５］。 本研究利用杧果果实的主要表型性状结合

ＡＦＬＰ 分子标记技术，研究了 ５７ 份怒江干热河谷的

杧果种质资源，结果表明，５７ 份杧果种质在形态学

水平和 ＤＮＡ 分子水平上均具有较丰富的遗传多样

性。 本研究中表型性状数据的聚类结果与主成分分

析结果、ＡＦＬＰ 标记聚类结果并不完全一致，既有重

叠，又有不同。 这是因为表型性状的变异并非完全

由基因的差异所致，环境饰变也有很大的影响。 表

型分析能直观地将具有明显遗传差异的个体区分开

来，而分子标记技术不受外界环境的影响，可以更精

确、稳定地鉴定材料之间的异同，能更准确地反映杧

果种质的地理起源及遗传多样性等［１６］。 结合表型

性状及 ＡＦＬＰ 分子标记技术，能快速地筛选出优异

的种质资源，为育种提供优良的材料。
从地理距离与遗传距离两者之间的关系来看，

许多研究都表明物种的遗传差异与地理分布具有相

关性［１７］。 目前有不少关于杧果遗传多样性研究的

报道［６，１４，１８⁃１９］，研究结果均表明，杧果种质资源的遗

传多样性，呈现一定的地理区域分化。 也有报

道［２０⁃２２］发现，物种的遗传差异与地理分布并不呈显

著的相关性。 本研究分子标记聚类分析结果显示，
除了 ｃ１５（芒海 ４ 号）与 ｃ２１（芒海 １０ 号）、ｃ１４（芒海

３ 号）与 ｃ１７（芒海 ６ 号）、ｃ５３（赧浒 ７ 号）与 ｃ５５（赧
浒 ９ 号）、ｃ４７（赧浒 １ 号）与 ｃ５０（赧浒 ４ 号）、ｃ４０（丙
闷 ６ 号）与 ｃ４１（丙闷 ７ 号）、ｃ４２（丙闷 ８ 号）与 ｃ４３
（丙闷 ９ 号）、ｃ２（芒苍 ２ 号）与 ｃ４（芒苍 ４ 号）、ｃ３２
（坝湾 ９ 号）与 ｃ３３（坝湾 １０ 号）两两聚成一类外，大
部分供试材料没有按照来源地聚类，聚类比较复杂，

７５７
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如类群Ⅰ第一亚类的第一分支、类群Ⅱ第一亚类的

两个分支，均是几个地区的种质聚在一起。 这种情

况可能与以下因素有关：一是人为育种的干预，种质

在世代传播过程中由于人为的干预，不同种质间实

现了种质资源的相互渗透，从而导致种质资源相近；
二是各地区之间频繁的品种交换及材料引种，造成

了同名异物或同物异名；也可能是由于地区间的引

种交流导致某些基因在不同地区间漂移所致。 其余

的分支中，如 ｃ１６（芒海 ５ 号）、ｃ５２（赧浒 ６ 号）、ｃ２４
（坝湾 １ 号）分别单独聚为一个分支，可能是由于在

演化过程中发生了变异，遗传变异较大；也可能是其

本身为野生资源，与其他种质遗传关系较远而单独

聚类。 本研究的主成分分析结果也直观地显示出怒

江干热河谷杧果种质的亲缘关系与地理分布并不呈

显著的相关性，各个地区的种质散乱的分布于图上，
有的种质单独聚为一体。 总体来看，本研究供试材

料的亲缘关系和遗传距离与地理分布没有明显的联

系。 这与前人对怒江干热河谷杧果种质分析的结果

相类似［１２］。 说明了怒江干热河谷杧果种质遗传的

多样性及亲缘关系的复杂性，也反映了不同地区杧

果种质间广泛的交流性。
杧果作为一种重要的经济作物主要分布于热带

亚热带地区。 在云南西双版纳、江城县和广西十万

大山、百色那坡县陆续发现了丰富的野生杧果资

源［２３⁃２４］。 云南怒江干热河谷杧果种质资源数量多、
分布广、类型丰富，是全国难能可贵的杧果种质资源

区。 对这些杧果资源种类、数量、分布、遗传背景等

进行深入研究，将有利于探索杧果的亲缘关系及其

演化。 本研究仅选取了怒江干热河谷 ５ 个区域的杧

果种质进行表型及 ＡＦＬＰ 分析，在一定程度上有效

地揭示了怒江干热河谷杧果种质资源的遗传多样

性。 为了广泛发掘怒江干热河谷杧果种质资源，为
育种提供丰富的材料，后续工作将进一步深入开展，
一方面调查、搜集不同种质的植物学性状、分布环

境；另一方面补充新材料，取样范围覆盖整个怒江干

热河谷。 对整个怒江干热河谷的杧果种质资源进行

全面深入的研究和分析，揭示怒江干热河谷的杧果

种质资源的遗传关系，为杧果选育及资源发掘提供

理论参考。
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