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　 　 摘要:利用 １４９ 对具有多态性的 ＩｎＤｅｌ 引物对 ４７３ 份黄瓜初选核心种质自交系进行遗传多样性分析ꎮ 采用 ３ 种方法 １２ 种

取样比例对该初级遗传多样性固定群体进行抽样获得候选多样性固定核心样本集(ＧＤＦＣＣ)ꎬ使用等位基因数(Ｎａ)、有效等

位基因数(Ｎｅ)、Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 信息指数( Ｉ)、基因多样性指数(ｇｅｎｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ)、多态性信息含量(ＰＩＣ)、总等位位点数( ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ
ｏｆ ｌｏｃｉ)、等位位点保留百分率( ｒｅｔｅｎｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｏｆ ｌｏｃｉ)评价候选多样性固定核心样本集的多样性和代表性ꎬ结果表明ꎬ采用逐级

聚类 ＋ 稀有基因优先取样法并按照 １５％取样比例构建出的多样性固定核心样本集的效果较好ꎮ 比较发现ꎬ该核心样本集的

Ｎｅ、Ｉ、基因多样性指数和 ＰＩＣ 值均接近或高于初级遗传多样性固定群体ꎬ且对原始群体的等位位点的保留百分率为 ９９ ６８％ ꎮ
入选多样性固定核心样本集的材料来自 １５ 个国家和国内 １８ 个省市ꎮ 该研究为今后黄瓜优异基因资源的挖掘利用提供了代

表性强、覆盖度广、遗传稳定的研究群体ꎬ将有利于黄瓜种质资源的高效研究利用ꎮ
关键词:黄瓜ꎻＩｎＤｅｌ 标记ꎻ核心种质ꎻ遗传多样性固定群体ꎻ遗传多样性
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黄瓜(Ｃｕｃｕｍｉｓ ｓａｔｉｖｕｓ Ｌ. )属于典型的异花授粉

作物ꎬ是世界普遍栽培的重要蔬菜ꎮ 由于黄瓜杂优

品种的大面积推广ꎬ栽培品种的遗传背景变得越来

越狭窄ꎬ拓展黄瓜作物的遗传多样性显得十分必要ꎮ
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我国国家蔬菜种质中期库收集黄瓜资源 ２０００ 余份ꎬ
其中绝大部分属于地方品种ꎬ遗传杂合度高ꎬ严重制

约了资源的研究和利用ꎮ 虽然研究人员对黄瓜种质

资源开展了一系列表型[１￣６] 和分子多样性鉴定[６￣１０]

以及核心种质研究[１１￣１５]ꎬ但是前人的研究多基于有

限的典型材料和天然混交的原始种质ꎬ研究结果在

指导资源库大量资源的研究和利用中的作用非常有

限ꎮ 为了提高作物遗传多样性鉴定和核心种质研究

结果的效度ꎬ英国国际园艺研究中心的 Ｇ. Ｊ. Ｋｉｎｇ
等[１６]提出了多样性固定基础群体(ＤＦＦＳ)的概念ꎬ
即代表某物种基因库内多样性的、遗传固定的自交

系收集品种ꎮ 他们在构建芸薹属作物核心种质的基

础上ꎬ通过小孢子培养和连续多代自交的方法ꎬ构建

了 ３ 个多样性固定基础群体并得到了有效应用ꎬ这
为我们解决上述资源研究中的问题提供了有益的

借鉴ꎮ
ＩｎＤｅｌ 分子标记与 ＳＳＲ 标记所反映出的基因组

遗传信息不尽相同ꎬ具有多态性高、特异性强、稳定

性好、检测容易、在基因组分布广等优点ꎬ在水

稻[１７￣１８]、玉米[１９]、大白菜[２０￣２１]、甘蓝[２１￣２２] 等作物上

应用较多ꎬ在黄瓜苦味基因挖掘[２３]、品种纯度鉴

定[２４]和抗病基因定位[２５￣２７] 等方面也有应用ꎮ 本研

究基于黄瓜表型初选核心种质多代自交构建的初选

遗传多样性固定群体ꎬ利用黄瓜重测序信息设计的

分布于黄瓜 ７ 条染色体上的 １４９ 对 ＩｎＤｅｌ 标记对其

遗传多样性进行分析ꎬ结合多种取样方法和取样比

例构建多样性固定核心样本集ꎬ为促进黄瓜种质资

源高效研究和利用奠定基础ꎮ

１　 材料与方法

１. １　 试验材料

试验材料为基于国家蔬菜种质资源中期库保存

的 ２０００ 多份国内外黄瓜种质资源构建的表型初级

核心种质经过多代自交形成的 ４７３ 份自交系ꎬ即初

级多样性固定群体ꎬ其中来自印度、埃及、匈牙利、美
国、俄罗斯、日本等 ３５ 个国家的材料 １１６ 份ꎬ来自中

国东北、华北、华中、华东、华南、西北、西南等 ７ 个地

区的材料 ３５７ 份(表 １)ꎮ

表 １　 黄瓜初级核心种质的来源

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｓｏｕｒｃｅ ｏｆ ｃｕｃｕｍｂｅｒ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｉｎ ｔｈｅ ｐｒｉｍａｒｙ ｃｏｒｅ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ

原产地 份数 原产地 份数 原产地 份数

Ｏｒｉｇｉｎ Ｑｕａｎｔｉｔｉｙ Ｏｒｉｇｉｎ Ｑｕａｎｔｉｔｉｙ Ｏｒｉｇｉｎ Ｑｕａｎｔｉｔｉｙ

阿富汗 ４ 西班牙 ３ 中国江苏 ８

捷克 ２ 叙利亚 ４ 中国江西 ４

刚果 １ 土耳其 ７ 中国山东 ３３

丹麦 １ 乌克兰 ２ 中国浙江 ３

埃及 ２ 美国 １２ 中国福建 ６

塞尔维亚 １ 赞比亚 ２ 中国广东 １１

前苏联 ３ 津巴布韦 １ 中国台湾 １

法国 １ 阿曼 １ 中国河南 １６

匈牙利 ５ 埃塞俄比亚 １ 中国湖北 １５

印度 １９ 西德 １ 中国湖南 ６

伊朗 ３ 希腊 １ 中国甘肃 ３

伊拉克 １ 以色列 ２ 中国宁夏 ２

日本 １１ 中国黑龙江 ６ 中国青海 １

哈萨克斯坦 １ 中国吉林 ２２ 中国陕西 １

肯尼亚 １ 中国辽宁 ２１ 中国新疆 ４

毛里求斯 １ 中国北京 ３ 中国广西 １

尼泊尔 １ 中国河北 ２８ 中国贵州 ４

荷兰 ５ 中国内蒙古 ８ 中国四川 ２５

巴基斯坦 ２ 中国山西 ８ 中国云南 ７８

波兰 ３ 中国天津 ９ 中国重庆 ３

波多黎各 １ 中国安徽 ７ 未知 ２０

俄罗斯 １０

总数 Ｔｏｔａｌ ４７３

５０４
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１ ２　 试验方法

１ ２ １　 ＤＮＡ 提取　 在黄瓜植株 ４ 叶 １ 心时ꎬ每份

材料选 ５ 个生长正常单株的幼嫩叶片作为混合样

品ꎬ采用改良 ＣＴＡＢ 法提取基因组 ＤＮＡꎮ 使用微量

分光光度仪检测 ＤＮＡ 浓度ꎬ采用 ０ ８％ 琼脂糖凝胶

电泳检测 ＤＮＡ 纯度和完整性ꎮ 最终稀释浓度至

２０ ｎｇ / Ｌꎬ － ２０ ℃冰箱保存备用ꎮ
１ ２ ２　 ＰＣＲ 扩增与产物检测 　 ＩｎＤｅｌ 引物根据黄

瓜基因组重测序预测得到的 ＩｎＤｅｌ 位点设计ꎬ这些

引物分布于黄瓜的 ７ 条染色体上ꎮ 引物由英杰生命

科技有限公司(Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ)合成ꎬ通过试验筛选出多

态性引物 １４９ 对 (表 ２)ꎬ建立并优化反应体系ꎮ
ＰＣＲ 反应体系为 １５ μＬꎬ其中 ＤＮＡ 模板(１５ ｎｇ / μＬ)
２ μＬꎬ１０ × Ｂｕｆｆｅｒ １ ５ μＬꎬＭｇ２ ＋ (２５ ｍＭ) １ ２ μＬꎬ
ｄＮＴＰ(２ ５ ｍＭ)０ ２ μＬꎬ上游引物(１０ ｕＭ)０ ２ μＬꎬ
下游引物 ( １０ ｕＭ) ０ ２ μＬꎬ Ｔａｑ 酶 ( ２ ５ Ｕ / μＬ)

０ ２ μＬꎬｄｄＨ２Ｏ ９ ５ μＬꎮ 反应程序为:９４ ℃ ５ ｍｉｎꎻ
９４ ℃ ３０ ｓꎬ５６ ℃ ３０ ｓꎬ７２ ℃ １ ｍｉｎꎬ２５ 个循环ꎻ７２ ℃
７ ｍｉｎꎻ４ ℃保存ꎮ 反应产物用 ８％ 的非变性聚丙烯

酰胺凝胶电泳检测ꎬ银染拍照ꎮ
１ ２ ３　 数据统计与分析 　 对 ＩｎＤｅｌ 扩增产物进行

统计ꎬ有带记为“１”ꎬ无带记为“０”ꎬ缺失记为“９”ꎬ
并将原始数据分别转换为用于 ＰｏｗｅｒＭａｒｋｅｒ Ｖ３ ２５
软件和 Ｐｏｐｇｅｎ ３ ２ 软件使用的数据类型ꎮ 使用

ＰｏｗｅｒＭａｒｋｅｒ Ｖ３ ２５ 软件分析总等位位点数(ｔｏｔａｌ ｌｏ￣
ｃｉ)、等位位点保留百分率( ｒｅｔｅｎｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｏｆ ｌｏｃｉ)、基
因多样性(ｇｅｎｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ)、多态性信息含量(ＰＩＣ)ꎬ
使用 Ｐｏｐｇｅｎ ３ ２ 软件分析等位基因数(Ｎａ)、有效等

位基因数(Ｎｅ)、Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 信息指数( Ｉ)ꎮ 使用 Ｐｏｗ￣
ｅｒＭａｒｋｅｒ Ｖ３ ２５ 软件和 ＭＥＧＡ ６ ０６ꎬ计算群体遗传

距离(Ｎｅｉ′１９７２)并采用 ＵＰＧＭＡ 法对群体进行遗传

相似性聚类并构建系统进化树ꎮ

表 ２　 ＩｎＤｅｌ 引物信息表

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｂａｓｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ＩｎＤｅｌ ｐｒｉｍｅｒｓ

引物编号

Ｐｒｉｍｅｒ ｃｏｄｅ
染色体

Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ
序列(５′￣３′)

Ｓｅｑｕｅｎｃｅ(５′￣３′)
引物编号

Ｐｒｉｍｅｒ ｃｏｄｅ
染色体

Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ
序列(５′￣３′)

Ｓｅｑｕｅｎｃｅ(５′￣３′)
ＣｕＩｎ０００１Ｆ Ｃｈｒ１ ＡＴＣＡＡＡＣＧＧＡＧＡＧＣＴＡＡＡＣＡ ＣｕＩｎ００４６Ｆ Ｃｈｒ４ ＣＡＡＡＡＡＣＣＡＧＡＡＣＣＴＧＡＡＡＧ
ＣｕＩｎ０００１Ｒ Ｃｈｒ１ ＴＣＡＡＧＧＴＣＴＡＡＴＧＡＴＣＧＡＧＧ ＣｕＩｎ００４６Ｒ Ｃｈｒ４ ＣＴＧＧＧＧＡＡＴＡＡＧＣＡＴＴＧＴＡＧ
ＣｕＩｎ０００９Ｆ Ｃｈｒ６ ＣＣＣＴＴＴＣＡＴＴＣＴＴＣＴＡＡＣＴＣＡＧ ＣｕＩｎ００４７Ｆ Ｃｈｒ４ ＣＴＴＴＴＣＣＣＴＴＣＡＣＡＣＡＴＣＡＴ
ＣｕＩｎ０００９Ｒ Ｃｈｒ６ ＡＡＡＴＧＡＣＡＴＧＡＧＴＣＡＡＡＧＣＣ ＣｕＩｎ００４７Ｒ Ｃｈｒ４ ＴＡＣＧＡＴＡＴＣＡＣＡＡＣＴＧＧＴＧＧ
ＣｕＩｎ００１１Ｆ Ｃｈｒ６ ＴＡＴＡＧＡＡＣＴＣＣＡＧＧＧＴＣＣＡＡ ＣｕＩｎ００５２Ｆ Ｃｈｒ６ ＧＴＡＣＧＡＣＡＡＡＴＧＧＡＧＡＡＴＧＡ
ＣｕＩｎ００１１Ｒ Ｃｈｒ６ ＡＡＡＡＡＧＣＴＧＴＣＧＴＡＡＴＧＧＡＧ ＣｕＩｎ００５２Ｒ Ｃｈｒ６ ＴＧＴＴＴＴＡＡＧＧＴＴＴＣＴＧＣＣＣ
ＣｕＩｎ００１９Ｆ Ｃｈｒ６ ＣＡＴＣＡＣＴＧＴＴＴＡＴＣＡＡＣＣＣＣ ＣｕＩｎ００５５Ｆ Ｃｈｒ６ ＡＡＡＣＡＣＡＣＡＣＣＴＴＣＴＧＣＴＣＴ
ＣｕＩｎ００１９Ｒ Ｃｈｒ６ ＣＧＴＡＧＡＴＧＧＴＧＡＣＡＡＣＡＡＡＡ ＣｕＩｎ００５５Ｒ Ｃｈｒ６ ＧＣＴＣＧＴＴＧＡＡＡＡＧＡＡＧＣＡＴ
ＣｕＩｎ００２０Ｆ Ｃｈｒ６ ＡＡＴＡＧＴＴＧＧＡＧＡＡＡＡＡＧＧＧＧ ＣｕＩｎ００５９Ｆ Ｃｈｒ７ ＣＡＡＡＧＴＴＧＧＴＧＧＴＧＧＴＴＴＡＴ
ＣｕＩｎ００２０Ｒ Ｃｈｒ６ ＧＡＡＧＧＴＴＴＧＴＧＴＧＴＴＧＧＡＡＴ ＣｕＩｎ００５９Ｒ Ｃｈｒ７ ＧＴＴＧＡＧＡＡＴＴＴＡＧＡＴＣＣＣＣＣ
ＣｕＩｎ００２１Ｆ Ｃｈｒ６ ＧＡＡＡＧＣＡＡＧＧＡＧＧＡＡＡＡＴＣＴ ＣｕＩｎ００６２Ｆ Ｃｈｒ３ ＧＡＧＡＡＴＧＧＴＧＡＡＧＡＡＧＡＴＧＧ
ＣｕＩｎ００２１Ｒ Ｃｈｒ６ ＣＡＣＴＡＣＴＴＣＣＴＣＴＣＣＴＣＣＣＴ ＣｕＩｎ００６２Ｒ Ｃｈｒ３ ＧＴＣＣＣＡＣＴＣＡＣＴＣＴＣＴＣＴＣＡ
ＣｕＩｎ００２２Ｆ Ｃｈｒ１ ＣＴＡＣＡＡＡＣＡＡＡＡＣＣＣＡＣＣＴＣ ＣｕＩｎ００６４Ｆ Ｃｈｒ６ ＣＣＡＡＣＴＣＴＴＡＣＡＡＴＧＧＴＧＧＴ
ＣｕＩｎ００２２Ｒ Ｃｈｒ１ ＴＣＴＣＣＴＴＧＡＴＴＧＡＴＴＧＴＴＣＣ ＣｕＩｎ００６４Ｒ Ｃｈｒ６ ＡＧＣＣＧＴＣＡＴＣＴＴＴＴＧＴＴＴＡＧ
ＣｕＩｎ００２４Ｆ Ｃｈｒ２ ＧＡＴＡＧＡＧＡＣＴＡＣＴＧＴＣＧＧＴＧＡＡ ＣｕＩｎ００６５Ｆ Ｃｈｒ６ ＧＴＧＴＡＡＣＣＣＡＡＣＣＴＧＴＡＴＣＡＡ
ＣｕＩｎ００２４Ｒ Ｃｈｒ２ ＡＧＡＧＡＣＣＡＴＴＴＡＴＴＴＧＧＧＧＴ ＣｕＩｎ００６５Ｒ Ｃｈｒ６ ＣＴＴＴＡＴＣＡＡＣＣＣＴＴＣＧＴＴＴＧ
ＣｕＩｎ００２６Ｆ Ｃｈｒ２ ＡＡＴＡＣＣＣＡＣＴＴＧＴＴＴＴＧＴＧＣ ＣｕＩｎ００６６Ｆ Ｃｈｒ６ ＧＧＴＴＣＣＴＧＧＴＧＡＴＴＧＡＴＴＡＧ
ＣｕＩｎ００２６Ｒ Ｃｈｒ２ ＡＴＧＡＴＡＧＧＡＧＧＧＴＧＧＡＧＡＴＴ ＣｕＩｎ００６６Ｒ Ｃｈｒ６ ＧＣＴＡＧＧＡＣＣＴＧＣＡＡＡＡＧＴＴＡ
ＣｕＩｎ００２８Ｆ Ｃｈｒ２ ＡＣＣＴＴＴＣＡＧＣＴＡＴＣＡＣＣＡＡＴ ＣｕＩｎ００７０Ｆ Ｃｈｒ２ ＡＡＡＧＡＡＡＧＴＧＴＴＧＧＧＴＡＣＧＡ
ＣｕＩｎ００２８Ｒ Ｃｈｒ２ ＴＣＡＣＣＣＴＣＴＴＴＡＴＣＡＣＣＴＡＣＡ ＣｕＩｎ００７０Ｒ Ｃｈｒ２ ＡＧＡＧＧＴＧＴＴＡＧＧＣＡＡＡＧＡＣＡ
ＣｕＩｎ００３２Ｆ Ｃｈｒ３ ＧＣＴＴＧＴＡＣＣＡＴＧＣＡＡＴＴＧＴＴ ＣｕＩｎ００７３Ｆ Ｃｈｒ５ ＧＡＣＣＴＣＴＧＣＴＧＧＴＡＡＧＧＡＴＴ
ＣｕＩｎ００３２Ｒ Ｃｈｒ３ ＣＣＣＴＧＣＴＴＡＴＴＴＧＡＧＡＴＧＡＣ ＣｕＩｎ００７３Ｒ Ｃｈｒ５ ＴＧＡＧＡＡＡＡＡＴＡＧＧＡＧＴＧＧＧＡ
ＣｕＩｎ００３５Ｆ Ｃｈｒ３ ＴＣＡＧＣＴＴＣＡＧＣＣＴＣＴＡＣＣＴＡ ＣｕＩｎ００７４Ｆ Ｃｈｒ７ ＡＧＡＴＴＡＡＧＡＡＣＣＣＴＣＴＴＧＧＧ
ＣｕＩｎ００３５Ｒ Ｃｈｒ３ ＡＣＣＡＡＴＧＣＣＴＡＧＡＣＴＧＡＡＧＡ ＣｕＩｎ００７４Ｒ Ｃｈｒ７ ＧＡＡＣＡＡＣＡＡＧＡＡＣＴＣＣＡＡＧＣ
ＣｕＩｎ００３６Ｆ Ｃｈｒ３ ＴＧＡＴＣＡＡＣＣＴＣＣＡＣＣＴＴＴＡＣ ＣｕＩｎ００７５Ｆ Ｃｈｒ７ ＡＴＣＴＧＣＴＴＧＣＴＡＴＣＣＡＡＴＴＣ
ＣｕＩｎ００３６Ｒ Ｃｈｒ３ ＴＴＡＧＣＧＡＴＧＴＴＧＡＡＧＴＧＡＴＧ ＣｕＩｎ００７５Ｒ Ｃｈｒ７ ＣＧＴＴＣＣＴＡＡＣＣＡＴＡＴＴＣＴＣＧ
ＣｕＩｎ００３８Ｆ Ｃｈｒ３ ＴＴＧＡＡＡＣＡＣＡＣＴＣＣＡＡＧＡＣＡ ＣｕＩｎ００７８Ｆ Ｃｈｒ２ ＧＡＴＣＡＡＣＡＣＧＡＧＴＴＣＣＡＧＡＴ
ＣｕＩｎ００３８Ｒ Ｃｈｒ３ ＧＡＡＧＡＧＧＧＣＣＣＡＴＴＴＡＧＴＡＴ ＣｕＩｎ００７８Ｒ Ｃｈｒ２ ＧＡＴＣＡＧＡＴＴＡＧＧＴＴＴＴＴＧＣＧ
ＣｕＩｎ００４１Ｆ Ｃｈｒ４ ＴＴＡＧＴＧＧＴＧＧＡＧＡＧＡＴＧＧＡＧ ＣｕＩｎ１０１Ｆ Ｃｈｒ１ ＣＴＡＡＧＣＴＣＡＡＧＣＣＡＧＡＡＧＡＡ
ＣｕＩｎ００４１Ｒ Ｃｈｒ４ ＴＧＴＡＴＧＴＧＣＡＴＧＡＣＴＴＴＣＧＴ ＣｕＩｎ１０１Ｒ Ｃｈｒ１ ＡＣＡＧＴＴＴＴＧＴＧＡＴＧＡＡＡＧＧＣ
ＣｕＩｎ００４３Ｆ Ｃｈｒ４ ＡＧＴＧＧＡＴＡＴＡＴＴＧＴＴＴＧＧＧＧ ＣｕＩｎ１０２Ｆ Ｃｈｒ１ ＣＡＴＡＴＴＴＡＣＡＡＴＣＴＴＧＧＧＧＣ
ＣｕＩｎ００４３Ｒ Ｃｈｒ４ ＡＧＣＴＡＣＣＴＣＣＴＣＣＴＴＣＡＡＣＴ ＣｕＩｎ１０２Ｒ Ｃｈｒ１ ＣＣＴＧＡＴＡＣＧＡＡＡＡＧＡＡＣＧＡＣ
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表 ２(续)

引物编号

Ｐｒｉｍｅｒ ｃｏｄｅ
染色体

Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ
序列(５′￣３′)

Ｓｅｑｕｅｎｃｅ(５′￣３′)
引物编号

Ｐｒｉｍｅｒ ｃｏｄｅ
染色体

Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ
序列(５′￣３′)

Ｓｅｑｕｅｎｃｅ(５′￣３′)
ＣｕＩｎ１０３Ｆ Ｃｈｒ１ ＡＣＡＧＣＡＡＣＡＴＧＴＣＣＣＴＡＣＴＡＡ ＣｕＩｎ２１４Ｆ Ｃｈｒ２ ＧＡＴＴＴＣＣＡＴＧＴＴＣＴＣＡＴＣＧＴ
ＣｕＩｎ１０３Ｒ Ｃｈｒ１ ＴＧＧＡＧＡＴＡＴＣＡＡＴＧＴＣＧＡＴＧ ＣｕＩｎ２１４Ｒ Ｃｈｒ２ ＴＴＴＧＴＧＡＧＡＣＴＣＡＴＴＣＴＴＣＧ
ＣｕＩｎ１０４Ｆ Ｃｈｒ１ ＣＡＣＧＴＴＣＣＴＧＡＴＴＴＴＡＣＡＣＡ ＣｕＩｎ２１５Ｆ Ｃｈｒ２ ＧＴＧＧＣＣＡＴＴＡＴＣＡＴＴＴＴＧＡＣ
ＣｕＩｎ１０４Ｒ Ｃｈｒ１ ＡＣＴＣＡＣＣＡＴＴＴＧＡＴＣＴＧＧＴＡ ＣｕＩｎ２１５Ｒ Ｃｈｒ２ ＡＣＣＡＴＧＣＣＡＡＧＡＣＴＴＡＡＣＴＧ
ＣｕＩｎ１０５Ｆ Ｃｈｒ１ ＡＴＧＡＡＧＡＡＣＴＣＧＧＴＴＴＣＧＴＡ ＣｕＩｎ２１６Ｆ Ｃｈｒ２ ＧＡＣＣＧＡＣＡＣＧＴＡＡＡＡＧＴＴＧＴ
ＣｕＩｎ１０５Ｒ Ｃｈｒ１ ＧＣＧＣＡＧＧＡＡＴＡＡＡＡＡＣＡＴＣ ＣｕＩｎ２１６Ｒ Ｃｈｒ２ ＡＡＡＴＧＴＡＧＡＡＡＧＣＡＴＧＴＧＧＧ
ＣｕＩｎ１０７Ｆ Ｃｈｒ１ ＴＴＧＴＣＡＡＣＴＧＴＡＣＧＡＴＣＴＧＧ ＣｕＩｎ２１７Ｆ Ｃｈｒ２ ＡＣＡＡＴＧＴＧＧＴＡＡＧＡＴＧＣＡＣＡ
ＣｕＩｎ１０７Ｒ Ｃｈｒ１ ＡＴＣＴＧＧＴＡＣＴＧＣＣＡＣＡＧＡＡＧ ＣｕＩｎ２１７Ｒ Ｃｈｒ２ ＧＧＣＴＴＣＴＴＴＡＧＣＣＡＣＡＡＡＴＡ
ＣｕＩｎ１０８Ｆ Ｃｈｒ１ ＣＡＡＴＴＴＧＴＧＧＧＧＴＧＴＡＧＴＴＴ ＣｕＩｎ２１８Ｆ Ｃｈｒ２ ＡＡＧＧＴＡＡＧＡＴＴＡＴＣＣＣＴＣＣＧ
ＣｕＩｎ１０８Ｒ Ｃｈｒ１ ＴＴＡＴＣＴＴＣＧＴＣＣＣＴＣＴＧＣＴＡ ＣｕＩｎ２１８Ｒ Ｃｈｒ２ ＧＡＧＧＣＣＣＴＴＧＧＡＴＡＡＡＣＴＡＴ
ＣｕＩｎ１０９Ｆ Ｃｈｒ１ ＴＣＴＴＣＡＣＴＣＣＡＴＧＧＴＴＣＴＴＣ ＣｕＩｎ３０１Ｆ Ｃｈｒ３ ＴＣＡＴＴＴＣＧＡＡＣＡＧＡＴＴＡＧＧＧ
ＣｕＩｎ１０９Ｒ Ｃｈｒ１ ＧＧＴＧＡＧＡＧＡＧＡＡＡＣＡＴＴＴＧＣ ＣｕＩｎ３０１Ｒ Ｃｈｒ３ ＧＣＴＧＧＴＧＧＡＡＡＡＴＴＣＡＡＴＡＧ
ＣｕＩｎ１１０Ｆ Ｃｈｒ１ ＣＡＴＣＧＴＧＴＧＧＡＣＴＡＴＧＡＴＧＡ ＣｕＩｎ３０２Ｆ Ｃｈｒ３ ＧＴＴＡＣＣＴＡＧＴＴＧＣＡＴＴＣＣＣＡ
ＣｕＩｎ１１０Ｒ Ｃｈｒ１ ＴＡＴＣＣＴＣＣＡＴＧＡＧＡＴＴＴＴＣＧ ＣｕＩｎ３０２Ｒ Ｃｈｒ３ ＴＴＣＣＣＴＡＡＴＴＣＧＧＴＧＴＡＡＧＡ
ＣｕＩｎ１１１Ｆ Ｃｈｒ１ ＣＡＴＡＡＧＧＣＣＴＣＡＧＡＧＡＴＴＴＧ ＣｕＩｎ３０３Ｆ Ｃｈｒ３ ＡＴＧＴＡＡＣＴＧＣＡＧＧＧＧＴＡＡＡＡ
ＣｕＩｎ１１１Ｒ Ｃｈｒ１ ＡＧＡＧＴＧＧＣＡＡＣＧＡＧＡＧＴＣＴＡ ＣｕＩｎ３０３Ｒ Ｃｈｒ３ ＣＣＡＣＴＡＡＡＧＡＣＴＣＡＧＡＧＴＴＧＣ
ＣｕＩｎ１１２Ｆ Ｃｈｒ１ ＧＡＡＴＧＣＡＧＡＧＡＧＡＧＧＡＧＴＴＧ ＣｕＩｎ３０４Ｆ Ｃｈｒ３ ＴＡＧＧＧＴＧＡＧＡＧＡＧＧＡＴＧＡＡＡ
ＣｕＩｎ１１２Ｒ Ｃｈｒ１ ＣＴＧＴＴＴＴＴＧＴＧＡＧＧＧＴＧＴＴＴ ＣｕＩｎ３０４Ｒ Ｃｈｒ３ ＴＧＴＧＴＧＡＴＴＡＡＣＡＴＧＧＣＡＴＣ
ＣｕＩｎ１１３Ｆ Ｃｈｒ１ ＣＣＣＴＴＧＴＡＡＧＧＴＴＴＧＴＡＴＴＣＣ ＣｕＩｎ３０６Ｆ Ｃｈｒ３ ＡＴＡＴＣＴＧＧＴＣＴＧＣＣＡＡＴＧＴＴ
ＣｕＩｎ１１３Ｒ Ｃｈｒ１ ＴＴＣＴＣＴＴＣＴＣＴＴＴＣＧＧＴＴＴＧ ＣｕＩｎ３０６Ｒ Ｃｈｒ３ ＣＴＴＧＡＣＣＡＴＴＡＡＡＡＡＣＴＧＧＧ
ＣｕＩｎ１１４Ｆ Ｃｈｒ１ ＴＡＣＴＧＴＧＧＡＡＡＧＧＴＴＡＴＧＣＣ ＣｕＩｎ３０７Ｆ Ｃｈｒ３ ＧＡＣＴＧＡＴＧＡＡＣＣＴＣＡＡＣＣＴＧ
ＣｕＩｎ１１４Ｒ Ｃｈｒ１ ＣＡＣＡＴＣＡＧＣＣＣＴＡＡＴＧＡＴＴＴ ＣｕＩｎ３０７Ｒ Ｃｈｒ３ ＡＧＣＴＴＣＴＧＡＣＴＴＴＧＴＧＧＴＴＧ
ＣｕＩｎ１１５Ｆ Ｃｈｒ１ ＧＴＧＡＣＧＡＧＧＡＡＡＴＧＡＡＡＧＡＧ ＣｕＩｎ３０８Ｆ Ｃｈｒ３ ＡＴＴＣＧＡＧＣＴＧＧＡＧＴＴＧＴＴＡＴ
ＣｕＩｎ１１５Ｒ Ｃｈｒ１ ＴＡＧＧＣＡＴＴＧＧＴＴＴＧＴＧＴＧＴＡ ＣｕＩｎ３０８Ｒ Ｃｈｒ３ ＡＣＡＡＴＧＣＴＡＣＧＡＡＧＴＡＣＣＡＡ
ＣｕＩｎ１１６Ｆ Ｃｈｒ１ ＡＡＧＣＣＣＴＣＡＡＣＡＧＣＡＣＴＡＴ ＣｕＩｎ３０９Ｆ Ｃｈｒ３ ＴＧＴＴＴＴＧＡＴＧＴＴＧＣＴＡＧＡＧＧ
ＣｕＩｎ１１６Ｒ Ｃｈｒ１ ＡＴＴＴＴＡＧＴＣＣＧＡＧＣＡＡＧＴＧＡ ＣｕＩｎ３０９Ｒ Ｃｈｒ３ ＴＴＣＴＣＡＡＡＣＣＡＴＣＣＴＴＧＡＧＴ
ＣｕＩｎ１１７Ｆ Ｃｈｒ１ ＣＡＴＴＧＴＣＡＡＡＣＣＴＣＡＴＧＴＴＧ ＣｕＩｎ３１０Ｆ Ｃｈｒ３ ＣＣＴＴＴＣＴＧＧＡＴＧＴＴＣＴＡＣＧＡ
ＣｕＩｎ１１７Ｒ Ｃｈｒ１ ＣＣＡＴＴＴＣＴＴＧＡＡＧＴＴＣＣＣＴＴ ＣｕＩｎ３１０Ｒ Ｃｈｒ３ ＣＡＴＧＡＡＣＴＧＧＡＴＧＴＣＡＡＣＴＧ
ＣｕＩｎ１１８Ｆ Ｃｈｒ１ ＡＡＧＡＣＡＡＣＡＡＡＴＣＡＣＣＴＴＧＧ ＣｕＩｎ３１１Ｆ Ｃｈｒ３ ＧＴＴＴＧＧＴＴＧＣＡＣＴＣＴＴＴＴＴＣ
ＣｕＩｎ１１８Ｒ Ｃｈｒ１ ＣＧＡＧＡＣＡＣＡＡＧＡＣＡＴＧＡＡＡＡ ＣｕＩｎ３１１Ｒ Ｃｈｒ３ ＡＴＴＣＴＡＧＧＡＴＣＣＣＴＧＣＡＧＴＴ
ＣｕＩｎ１１９Ｆ Ｃｈｒ１ ＴＴＧＡＣＡＧＣＡＡＣＣＴＡＧＧＡＡＣＴ ＣｕＩｎ３１４Ｆ Ｃｈｒ３ ＡＡＧＡＡＡＣＣＴＴＴＡＧＧＡＣＡＧＧＧ
ＣｕＩｎ１１９Ｒ Ｃｈｒ１ ＧＧＴＴＴＡＣＴＴＴＧＡＴＧＣＧＴＡＣＴＧ ＣｕＩｎ３１４Ｒ Ｃｈｒ３ ＴＧＡＧＴＧＧＴＡＡＡＡＴＧＣＡＣＴＧＡ
ＣｕＩｎ２０１Ｆ Ｃｈｒ２ ＣＧＴＴＧＴＴＧＧＡＴＣＡＴＣＡＴＧＴＡ ＣｕＩｎ３１５Ｆ Ｃｈｒ３ ＣＡＡＣＡＡＡＧＴＴＡＣＡＧＴＡＣＣＣＣＡ
ＣｕＩｎ２０１Ｒ Ｃｈｒ２ ＡＣＡＡＴＣＡＣＡＡＡＣＧＡＡＡＧＡＣＣ ＣｕＩｎ３１５Ｒ Ｃｈｒ３ ＧＣＡＴＧＣＡＴＡＣＴＡＡＴＣＣＣＡＡＣ
ＣｕＩｎ２０２Ｆ Ｃｈｒ２ ＣＴＴＴＣＡＣＡＡＴＣＣＣＡＴＣＴＣＴＣ ＣｕＩｎ３１６Ｆ Ｃｈｒ３ ＴＴＴＧＣＴＣＴＡＡＡＣＡＣＴＣＣＣＴＣ
ＣｕＩｎ２０２Ｒ Ｃｈｒ２ ＧＡＴＧＣＣＡＴＴＡＡＧＡＣＡＡＡＡＣＣ ＣｕＩｎ３１６Ｒ Ｃｈｒ３ ＴＧＴＣＣＡＡＧＧＴＴＧＡＣＴＣＴＣＴＴ
ＣｕＩｎ２０３Ｆ Ｃｈｒ２ ＡＧＣＴＴＣＡＡＴＧＣＡＡＡＡＧＧＴＡＧ ＣｕＩｎ３１７Ｆ Ｃｈｒ３ ＣＣＡＡＣＡＴＣＡＣＡＴＴＴＣＡＧＣＴＡ
ＣｕＩｎ２０３Ｒ Ｃｈｒ２ ＧＴＣＧＡＴＴＣＴＴＧＴＴＴＧＧＧＡＴＡ ＣｕＩｎ３１７Ｒ Ｃｈｒ３ ＧＡＧＧＴＡＧＧＧＡＡＡＡＧＴＴＣＡＧＧ
ＣｕＩｎ２０４Ｆ Ｃｈｒ２ ＴＣＴＴＴＴＴＧＡＣＡＡＡＧＴＧＧＧＡＣ ＣｕＩｎ３１８Ｆ Ｃｈｒ３ ＧＴＡＡＡＡＡＧＡＧＣＡＡＡＣＧＴＣＣＡ
ＣｕＩｎ２０４Ｒ Ｃｈｒ２ ＴＧＴＧＡＧＡＡＧＣＡＡＧＡＡＧＧＴＴＴ ＣｕＩｎ３１８Ｒ Ｃｈｒ３ ＡＣＴＣＴＴＣＴＣＣＡＡＡＡＣＴＴＣＣＣ
ＣｕＩｎ２０５Ｆ Ｃｈｒ２ ＴＧＴＧＣＣＧＡＣＡＧＡＴＡＴＡＡＣＡＡ ＣｕＩｎ３１９Ｆ Ｃｈｒ３ ＴＡＧＴＡＡＡＧＧＡＣＣＡＡＡＣＣＣＡＡ
ＣｕＩｎ２０５Ｒ Ｃｈｒ２ ＣＡＡＣＧＧＧＴＡＡＡＡＧＡＧＡＡＡＧＡ ＣｕＩｎ３１９Ｒ Ｃｈｒ３ ＣＧＴＣＡＡＴＧＡＡＡＴＧＧＡＧＡＧＴＴ
ＣｕＩｎ２０６Ｆ Ｃｈｒ２ ＣＡＴＧＣＡＴＣＡＡＴＣＡＣＣＡＴＣＴ ＣｕＩｎ３２０Ｆ Ｃｈｒ３ ＡＣＡＣＣＴＣＧＡＧＴＴＴＧＡＡＴＧＴＴ
ＣｕＩｎ２０６Ｒ Ｃｈｒ２ ＡＡＧＣＣＣＣＴＡＧＣＴＡＣＣＴＣＴＡＡ ＣｕＩｎ３２０Ｒ Ｃｈｒ３ ＧＡＣＣＴＣＣＡＡＣＧＴＡＴＣＣＡＴＴＡ
ＣｕＩｎ２０７Ｆ Ｃｈｒ２ ＧＴＣＴＴＧＡＧＴＣＡＴＴＣＧＴＴＴＧＡＧ ＣｕＩｎ３２１Ｆ Ｃｈｒ３ ＧＧＡＧＣＣＡＡＧＴＡＡＧＡＡＡＧＧＴＴ
ＣｕＩｎ２０７Ｒ Ｃｈｒ２ ＧＣＧＣＣＴＡＴＡＡＣＴＴＡＣＣＴＴＴＧ ＣｕＩｎ３２１Ｒ Ｃｈｒ３ ＧＧＡＣＣＡＡＧＴＴＡＣＣＡＡＧＴＡＣＧ
ＣｕＩｎ２０８Ｆ Ｃｈｒ２ ＣＴＴＴＡＧＡＴＣＣＣＴＴＴＣＧＧＡＴＴ ＣｕＩｎ３２２Ｆ Ｃｈｒ３ ＴＧＣＴＣＡＧＴＴＴＣＴＴＴＡＴＣＣＴＡＣＣ
ＣｕＩｎ２０８Ｒ Ｃｈｒ２ ＡＡＣＡＡＣＣＧＴＴＣＣＡＡＡＣＴＡＴＧ ＣｕＩｎ３２２Ｒ Ｃｈｒ３ ＧＡＴＡＴＣＡＣＣＡＡＧＡＣＣＡＡＡＡＧ
ＣｕＩｎ２０９Ｆ Ｃｈｒ２ ＣＴＡＧＧＴＡＡＡＣＴＣＣＣＣＴＴＴＣＣ ＣｕＩｎ３２３Ｆ Ｃｈｒ３ ＣＡＧＡＡＧＡＡＧＧＡＡＧＡＡＡＧＣＡＡ
ＣｕＩｎ２０９Ｒ Ｃｈｒ２ ＧＧＡＴＣＡＡＡＴＣＣＴＡＡＡＣＣＣＡ ＣｕＩｎ３２３Ｒ Ｃｈｒ３ ＡＧＧＡＡＡＡＧＧＧＡＡＡＧＡＡＧＡＡＧ
ＣｕＩｎ２１０Ｆ Ｃｈｒ２ ＴＴＴＧＧＣＴＴＡＡＧＡＴＡＣＴＴＧＧＣ ＣｕＩｎ３２４Ｆ Ｃｈｒ３ ＧＣＡＴＡＡＣＴＴＴＴＣＧＡＡＴＧＡＣＣ
ＣｕＩｎ２１０Ｒ Ｃｈｒ２ ＡＡＴＣＴＴＴＣＴＧＣＴＴＧＧＧＡＴＧ ＣｕＩｎ３２４Ｒ Ｃｈｒ３ ＧＣＡＴＣＡＡＧＧＴＴＧＴＧＧＡＴＡＡＴ
ＣｕＩｎ２１１Ｆ Ｃｈｒ２ ＡＴＣＧＴＴＡＧＡＣＣＴＴＣＡＴＧＴＧＧ ＣｕＩｎ３２５Ｆ Ｃｈｒ３ ＧＧＴＴＴＴＧＡＴＣＣＣＴＴＴＧＴＡＡＧ
ＣｕＩｎ２１１Ｒ Ｃｈｒ２ ＴＣＡＴＣＣＣＴＧＣＡＧＴＡＴＡＴＧＴＧ ＣｕＩｎ３２５Ｒ Ｃｈｒ３ ＡＣＴＴＡＡＧＣＣＡＡＴＧＣＣＡＴＴＴＣ
ＣｕＩｎ２１２Ｆ Ｃｈｒ２ ＴＧＧＴＡＡＴＧＧＧＡＧＡＴＣＡＴＴＧＴ ＣｕＩｎ３２６Ｆ Ｃｈｒ３ ＧＡＴＡＡＴＣＣＴＣＡＣＡＡＴＣＣＣＡＧ
ＣｕＩｎ２１２Ｒ Ｃｈｒ２ ＴＡＴＡＧＣＡＡＣＡＡＡＡＡＧＧＧＧＴＧ ＣｕＩｎ３２６Ｒ Ｃｈｒ３ ＴＧＴＴＴＴＴＣＴＣＣＣＴＧＴＴＣＡＴＣ
ＣｕＩｎ２１３Ｆ Ｃｈｒ２ ＧＡＧＣＴＣＡＴＴＴＧＧＡＧＣＡＴＡＡＣ ＣｕＩｎ３２７Ｆ Ｃｈｒ３ ＣＴＡＡＴＴＧＧＧＴＴＧＴＴＧＧＧＡＴ
ＣｕＩｎ２１３Ｒ Ｃｈｒ２ ＣＡＡＴＣＡＡＴＣＣＴＴＴＴＣＴＣＴＧＣ ＣｕＩｎ３２７Ｒ Ｃｈｒ３ ＴＣＧＴＡＴＡＡＡＣＧＧＣＴＣＴＴＧＴＴ
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表 ２(续)

引物编号

Ｐｒｉｍｅｒ ｃｏｄｅ
染色体

Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ
序列(５′￣３′)

Ｓｅｑｕｅｎｃｅ(５′￣３′)
引物编号

Ｐｒｉｍｅｒ ｃｏｄｅ
染色体

Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ
序列(５′￣３′)

Ｓｅｑｕｅｎｃｅ(５′￣３′)
ＣｕＩｎ４０１Ｆ Ｃｈｒ４ ＡＧＴＧＧＡＴＴＧＧＡＴＴＴＴＣＴＧＴＧ ＣｕＩｎ６０４Ｒ Ｃｈｒ６ ＣＴＴＴＴＣＣＡＴＴＧＡＴＧＴＴＣＴＣＣ
ＣｕＩｎ４０１Ｒ Ｃｈｒ４ ＣＡＡＣＡＡＡＴＴＴＧＡＧＧＴＧＡＧＧＴ ＣｕＩｎ６０５Ｆ Ｃｈｒ６ ＡＴＴＣＣＴＴＣＴＧＡＧＴＴＧＧＴＴＧＡ
ＣｕＩｎ４０２Ｆ Ｃｈｒ４ ＡＣＡＧＣＣＣＡＣＡＡＴＡＴＣＡＴＴＴＣ ＣｕＩｎ６０５Ｒ Ｃｈｒ６ ＣＡＧＡＧＴＣＣＡＡＧＡＴＴＴＣＣＡＡＧ
ＣｕＩｎ４０２Ｒ Ｃｈｒ４ ＣＡＧＡＴＴＣＧＴＣＡＧＧＴＴＣＴＣＴＣ ＣｕＩｎ６０６Ｆ Ｃｈｒ６ ＡＴＣＣＡＣＣＴＣＣＴＡＧＣＡＡＣＴＴＴ
ＣｕＩｎ４０３Ｆ Ｃｈｒ４ ＣＣＣＣＴＣＡＡＣＡＡＧＡＡＴＡＡＴＧＡ ＣｕＩｎ６０６Ｒ Ｃｈｒ６ ＣＣＣＴＴＧＧＧＴＧＡＡＴＧＴＣＴＡＡＴ
ＣｕＩｎ４０３Ｒ Ｃｈｒ４ ＴＧＡＣＡＴＧＧＡＡＡＧＡＣＴＡＡＴＧＧ ＣｕＩｎ６０７Ｆ Ｃｈｒ６ ＧＴＧＴＴＴＣＣＡＡＡＡＣＧＣＴＡＧＴＡ
ＣｕＩｎ４０４Ｆ Ｃｈｒ４ ＧＡＡＴＧＴＡＧＡＧＣＡＧＴＴＣＣＣＡＣ ＣｕＩｎ６０７Ｒ Ｃｈｒ６ ＡＧＣＡＣＡＡＡＧＧＴＴＡＧＡＧＣＡＡＧ
ＣｕＩｎ４０４Ｒ Ｃｈｒ４ ＴＡＣＣＡＴＧＡＧＡＡＡＡＴＴＣＡＣＣＣ ＣｕＩｎ６０８Ｆ Ｃｈｒ６ ＡＧＣＡＴＧＡＴＣＴＣＡＡＧＴＧＧＡＡＴ
ＣｕＩｎ４０５Ｆ Ｃｈｒ４ ＴＴＣＣＴＡＴＧＧＡＡＣＴＡＧＣＡＴＧＧ ＣｕＩｎ６０８Ｒ Ｃｈｒ６ ＡＴＣＣＡＧＡＴＧＴＴＴＧＧＴＴＴＧＡＧ
ＣｕＩｎ４０５Ｒ Ｃｈｒ４ ＣＡＧＴＧＴＧＡＡＧＡＡＴＴＣＡＡＣＴＡＣＣ ＣｕＩｎ６０９Ｆ Ｃｈｒ６ ＡＴＧＴＧＴＧＣＡＴＧＣＴＡＧＧＴＣＴＴ
ＣｕＩｎ４０６Ｆ Ｃｈｒ４ ＣＧＣＡＡＧＴＣＡＧＴＴＧＡＡＣＡＴＴＡ ＣｕＩｎ６０９Ｒ Ｃｈｒ６ ＣＴＣＣＧＴＴＣＡＴＴＴＧＴＴＡＧＴＧＧ
ＣｕＩｎ４０６Ｒ Ｃｈｒ４ ＧＧＣＴＡＧＣＴＣＡＡＣＴＴＣＡＧＡＡＡ ＣｕＩｎ６１０Ｆ Ｃｈｒ６ ＡＣＴＴＡＣＴＧＣＡＴＴＴＧＧＧＴＧＴＣ
ＣｕＩｎ４０７Ｆ Ｃｈｒ４ ＣＣＡＧＣＴＡＴＴＴＡＣＣＡＣＡＡＡＣＡＣ ＣｕＩｎ６１０Ｒ Ｃｈｒ６ ＴＴＡＧＡＡＴＣＡＡＣＴＧＴＧＣＣＣＴＴ
ＣｕＩｎ４０７Ｒ Ｃｈｒ４ ＴＣＴＡＧＧＧＣＧＡＧＴＴＧＡＧＴＴＡＣ ＣｕＩｎ６１１Ｆ Ｃｈｒ６ ＧＧＣＡＡＧＴＴＧＧＴＧＡＡＴＡＡＡＧＡ
ＣｕＩｎ４０８Ｆ Ｃｈｒ４ ＡＧＴＧＡＴＣＴＧＴＴＴＴＣＣＣＣＴＴＴ ＣｕＩｎ６１１Ｒ Ｃｈｒ６ ＣＴＡＣＧＧＴＧＧＡＴＣＴＧＴＧＡＴＴＴ
ＣｕＩｎ４０８Ｒ Ｃｈｒ４ ＴＧＡＡＣＴＣＧＡＴＧＧＴＡＣＣＴＴＴＴ ＣｕＩｎ６１３Ｆ Ｃｈｒ６ ＣＡＴＡＴＡＴＴＧＴＣＡＡＴＧＣＣＡＣＧ
ＣｕＩｎ４０９Ｆ Ｃｈｒ４ ＴＡＣＧＧＧＡＡＴＧＡＡＧＧＡＧＡＴＡＡ ＣｕＩｎ６１３Ｒ Ｃｈｒ６ ＣＴＴＣＣＡＴＧＴＣＡＡＧＡＴＣＣＡＧＴ
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　 ３ 期 张　 微等:黄瓜多样性固定核心样本集的构建与评价

１ ２ ４　 多样性固定核心样本集构建 　 分别采用 ３
种取样方法ꎬ即分组随机取样法、分组聚类 ＋稀有基

因优先取样法和逐级聚类压缩 ＋稀有基因优先取样

法ꎬ均分别按 ５％ 、１０％ 、１５％ 、２０％ 、２５％ 、３０％ 、
４０％ 、５０％ 、６０％ 、７０％ 、８０％ 、９０％ 的比例对初级多

样性固定群体进行取样ꎬ即每种方法按不同比例抽

样构建出 １２ 个候选多样性固定核心样本集ꎬ３ 种方

法共构建 ３６ 个候选多样性固定核心样本集ꎮ

１ ２ ４ １　 分组随机取样法 　 将 ４７３ 份初级多样性

固定材料按品种来源地分为 ９ 组ꎬ分别为国外组、东
北组、华北组、华中组、华东组、华南组、西北组、西南

组、其他(来源地不明)ꎮ 按照 １２ 个取样比例ꎬ分别

在 ９ 个组中进行随机取样ꎬ具体取样数量见表 ３ꎮ
各组按比例取样后ꎬ将按相同比例所取样品进行合

并ꎬ构成 １２ 个候选多样性固定核心样本集ꎮ

表 ３　 分组随机取样法构建候选多样性固定核心样本集

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｆｉｘｅｄ ｃｏｒｅ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｓ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｂｙ ｇｒｏｕｐｉｎｇ ｒａｎｄｏｍ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｍｅｔｈｏｄ

分组

Ｇｒｏｕｐｓ
份数

Ｑｕａｎｔｉｔｉｙ
５％ １０％ １５％ ２０％ ２５％ ３０％ ４０％ ５０％ ６０％ ７０％ ８０％ ９０％

国外 Ｆｏｒｅｉｇｎ ｃｏｕｎｔｒｉｅｓ １１６ ６ １２ １７ ２３ ２９ ３５ ４６ ５８ ７０ ８１ ９３ １０４

东北 Ｎｏｒｔｈｅａｓｔ Ｃｈｉｎａ ４９ ２ ５ ７ １０ １２ １５ ２０ ２５ ２９ ３４ ３９ ４４

华北 Ｎｏｒｔｈｅｒｎ Ｃｈｉｎａ ５６ ３ ６ ８ １１ １４ １７ ２２ ２８ ３４ ３９ ４５ ５０

华中 Ｃｅｎｔｒａｌ Ｃｈｉｎａ ３７ ２ ４ ６ ７ ９ １１ １５ １９ ２２ ２６ ３０ ３３

华东 Ｅａｓｔｅｒｎ Ｃｈｉｎａ ５５ ３ ６ ８ １１ １４ １７ ２２ ２８ ３３ ３９ ４４ ５０

华南 Ｓｏｕｔｈｅｒｎ Ｃｈｉｎａ １８ １ ２ ３ ４ ５ ５ ７ ９ １１ １３ １４ １６

西北 Ｎｏｒｔｈｗｅｓｔ Ｃｈｉｎａ １１ １ １ ２ ２ ３ ３ ４ ６ ７ ８ ９ １０

西南 Ｓｏｕｔｈｗｅｓｔ Ｃｈｉｎａ １１１ ６ １１ １７ ２２ ２８ ３３ ４４ ５６ ６７ ７８ ８９ １００

其他 Ｏｔｈｅｒｓ ２０ １ ２ ３ ４ ５ ６ ８ １０ １２ １４ １６ １８

总和 Ｔｏｔａｌ ４７３ ２５ ４９ ７１ ９４ １１９ １４２ １８８ ２３９ ２８５ ３３２ ３７９ ４２５

１ ２ ４ ２　 分组聚类 ＋稀有基因优选取样法 　 使用

ＰｏｗｅｒＭａｒｋｅｒ Ｖ３ ２５ 软件利用分子数据分别计算 ９
组材料的遗传距离ꎬ根据遗传距离分别进行聚类分

析并构建系统进化树ꎮ 根据聚类结果ꎬ各组按 １２ 个

取样比例分别对具最远遗传距离的样品进行优先抽

取ꎮ 此外ꎬ对每个 ＩｎＤｅｌ 引物扩增出的位点按其出

现的频率进行分类ꎬ对具有稀有等位基因位点(基
因频率 < ５％ )的样品进行优先取样ꎮ 各组按比例

的取样数量参照分组随机取样法ꎬ取样后将各组按

相同比例所取样品进行合并ꎬ构成 １２ 个候选多样性

核心样本集ꎮ
１ ２ ４ ３　 逐级聚类 ＋稀有基因优先取样法 　 使用

ＰｏｗｅｒＭａｒｋｅｒ Ｖ３ ２５ 软件计算所有样品间的遗传距

离ꎬ根据遗传距离进行聚类分析并构建系统进化树ꎮ
根据聚类分组结果ꎬ按 １２ 个取样比例进行逐级聚类

取样ꎬ即从最低分类水平组内(样品间差异最小)的
２ 个样品中随机取一个样品或优先选取其中具有稀

有基因位点的样品ꎬ而另外一个样品被剔除ꎬ入选的

样品和其他保留下来的样品进入下一轮聚类分析ꎬ
若组内只有一个样品则直接进入下一轮聚类分析ꎻ

对保留下来的样品再次计算遗传距离并进行聚类分

析ꎬ按照相同的方法取样ꎬ再进入下一轮聚类分析和

取样ꎬ直到剩余样品量达到相应比例要求的样本量

范围ꎬ就构成了该比例的候选多样性核心样本集ꎬ即
１２ 个候选核心样本集ꎮ
１ ２ ５　 不同候选多样性核心样本集的评价与比较

　 分析 ３ 种方法构建的 ３６ 个候选核心种质的平均

等位基因数、总等位位点数、等位位点保留百分率、
有效等位基因数、Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 信息指数、基因多样性、
多态性信息含量等参数ꎬ对不同候选多样性固定核

心样本集进行评价和比较ꎬ最终选出最优的候选多

样性固定核心样本集ꎮ

２　 结果与分析

２ １　 多态性 ＩｎＤｅｌ 引物筛选与初选多样性固定群

体的遗传多样性分析

经过引物筛选ꎬ获得在不同材料间有多态性

的 １４９ 对 ＩｎＤｅｌ 引物ꎬ这些引物在 ４７３ 个自交系中

均扩增出具有明显多态性且带型稳定的产物ꎬ通
过条带统计共检测到 ３１０ 个等位位点ꎬ每对 ＩｎＤｅｌ

９０４
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引物在所有材料中扩增出 ２ ~ ３ 个等位位点ꎬ平均

等位基因数为 ２ １０７４ 个ꎮ 各引物揭示的所有材

料的有效等位基因数分布在 １ ００４３ ~ ２ ７５８７ 之

间ꎬ平均为 １ ７９３０ꎻ Ｓｈａｎｎｏｎ′ ｓ 信息指数范围为

０ ０１５４ ~ １ ０５３７ꎬ平均值为 ０ ６１８２ꎻ基因多样性变

幅为 ０ ００４３ ~ ０ ６３７５ꎬ平均为 ０ ４２３０ꎻ多态性信

息含量为 ０ ００４３ ~ ０ ５６２９ꎬ平均值为 ０ ３３１０ꎬ说
明这些引物能很好地检验黄瓜种质资源的遗传多

样性ꎮ

２ ２　 多样性固定核心样本集的构建

２ ２ １　 分组随机取样法构建核心样本集　 对黄瓜

初级遗传多样性固定群体按 ５％ 、１０％ 、１５％ 、２０％ 、
２５％ 、３０％ 、４０％ 、５０％ 、６０％ 、７０％ 、８０％ 、９０％ 的比

例分别进行分组随机取样ꎬ计算不同比例构成的候

选多样性固定核心样本集和初级遗传多样性固定群

体(１００％ )的平均等位基因数、总等位位点数、等位

位点保留百分率(表 ４)ꎬ有效等位基因数、Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ
指数、基因多样性、ＰＩＣ 多态性信息含量(图 １)ꎮ

表 ４　 分组随机取样法构建的候选多样性固定核心样本集的参数比较

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｈｅ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ＧＤＦＣＣｓ ｂｙ ｇｒｏｕｐｉｎｇ ａｎｄ ｒａｎｄｏｍｌｙ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｓ

取样比例

(％ )
Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ

平均等位

基因数

Ｎａ

总等位

位点数

Ｔｏｔａｌ ｌｏｃｉ

等位位点保留

百分率(％ )
Ｒｅｔｅｎｔｉｏｎ ｒａｔｅ

ｏｆ ｌｏｃｉ

取样比例

(％ )
Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ

平均等位

基因数

Ｎａ

总等位

位点数

Ｔｏｔａｌ ｌｏｃｉ

等位位点保留

百分率(％ )
Ｒｅｔｅｎｔｉｏｎ ｒａｔｅ

ｏｆ ｌｏｃｉ

５ ２ ０３３６ ３０１ ９７ １０ ５０ ２ １００７ ３０９ ９９ ６８

１０ ２ ０７３８ ３０５ ９８ ３９ ６０ ２ １０７４ ３１０ １００ ００

１５ ２ ０６０４ ３０５ ９８ ３９ ７０ ２ １００７ ３１０ １００ ００

２０ ２ ０６７１ ３０６ ９８ ７１ ８０ ２ １０７４ ３１０ １００ ００

２５ ２ ０７３８ ３０６ ９８ ７１ ９０ ２ １０７４ ３１０ １００ ００

３０ ２ ０９４ ３０８ ９９ ３５ １００ ２ １０７４ ３１０ １００ ００

４０ ２ ０８７２ ３０７ ９９ ０３

图 １　 分组随机取样法构建候选核心样本集的参数变化趋势图

Ｆｉｇ １　 Ｔｈｅ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｆｏｕｒ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ＧＤＦＣＣｓ
ｂｙ ｇｒｏｕｐｉｎｇ ａｎｄ ｒａｎｄｏｍｌｙ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｓ

如表 ４ 和图 １ 所示ꎬ随取样比例的增加ꎬ各指标

均呈不规律上升趋势ꎬ且上述各参数在取样比例为

１５％时出现第 １ 次拐点ꎬ说明从 ５％ 升高到 １５％ 的

比例时群体多样性快速增加ꎻ当取样比例达到 ５０％

０１４
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或 ６０％时则达到最高ꎬ且高于或接近原始群体ꎮ 同

时ꎬ分析显示ꎬ从 ５０％的抽样比例开始ꎬ所获得的候

选核心样本集的等位位点保留百分率就已达到

９９ ６８％ ꎬ说明 ５０％ 比例已经能很好地表现原始群

体的多态性ꎻ比例过低ꎬ等位位点丢失严重ꎻ过高ꎬ样
本集的冗余度提高ꎮ 综合分析认为 ５０％ 是分组随

机取样法构建黄瓜多样性固定核心样本集的最佳取

样比例ꎮ

２ ２ ２　 分组聚类 ＋稀有基因优选取样法　 按照分

组聚类和稀有基因优选的原则ꎬ按各比例取样最

终获得 １２ 个候选核心样本集ꎬ计算不同比例构成

的候选多样性固定核心样本集和初级遗传多样性

固定群体(１００％ )的平均等位基因数、总等位位点

数、等位位点保留百分率(表 ５)ꎬ有效等位基因

数、Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 指数、基因多样性、ＰＩＣ 多样性信息

含量(图 ２)ꎮ

表 ５　 分组聚类 ＋稀有基因优先取样法构建的候选核心样本集的比较

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｔｈｅ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｆｉｘｅｄ ｃｏｒｅ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｓ ｂｙ ｇｒｏｕｐｉｎｇ ａｎｄ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｐｌｕｓ ｒａｒｅ ｇｅｎｅ
ｐｒｅｆｅｒｒｅｄ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｓ

取样比例

(％ )
Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ

平均等位

基因数

Ｎａ

总等位

位点数

Ｔｏｔａｌ ｌｏｃｉ

等位位点保留

百分率(％ )
Ｒｅｔｅｎｔｉｏｎ ｒａｔｅ

ｏｆ ｌｏｃｉ

取样比例

(％ )
Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ

平均等位

基因数

Ｎａ

总等位

位点数

Ｔｏｔａｌ ｌｏｃｉ

等位位点保留

百分率(％ )
Ｒｅｔｅｎｔｉｏｎ ｒａｔｅ

ｏｆ ｌｏｃｉ

５ ２ ０４０３ ３０４ ９８ ０６ ５０ ２ １０７４ ３１０ １００ ００

１０ ２ ０６７１ ３０６ ９８ ７１ ６０ ２ １０７４ ３１０ １００ ００

１５ ２ ０７３８ ３０７ ９９ ０３ ７０ ２ １０７４ ３１０ １００ ００

２０ ２ １００７ ３１０ １００ ００ ８０ ２ １０７４ ３１０ １００ ００

２５ ２ １００７ ３１０ １００ ００ ９０ ２ １０７４ ３１０ １００ ００

３０ ２ １００７ ３１０ １００ ００ １００ ２ １０７４ ３１０ １００ ００

４０ ２ １０７４ ３１０ １００ ００

图 ２　 分组聚类 ＋稀有基因优先取样法候选核心样本集的参数变化趋势图

Ｆｉｇ ２　 Ｔｈｅ ｆｏｕｒ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｓ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｆｉｘｅｄ ｃｏｒｅ
ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｓ ｂｙ ｇｒｏｕｐｉｎｇ ａｎｄ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｐｌｕｓ ｒａｒｅ ｇｅｎｅ ｐｒｅｆｅｒｒｅｄ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｓ

１１４
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　 　 如表 ５ 和图 ２ 所示ꎬ各参数在取样比例达到

４０％开始快速上升ꎬ在 ７０％ 时达到最高ꎬ之后趋缓ꎮ
在 ５％ ~１５％的区段ꎬ有效等位基因数和基因多样

性指数曲线是较低且平缓的ꎬ而 Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 指数和

多态性信息指数出现一个小峰值ꎬ说明从 ５％ 比例

升高到 １０％ 比例时群体多样性在增加ꎮ 从等位位

点保留百分率情况看ꎬ２０％ 以上的抽样比例便能使

其保留 １００％ ꎬ说明在抽样比例为 ２５％ 以上时群体

内出现严重冗余ꎮ 综合多个参数的结果认为ꎬ抽样

比例为 ６０％时ꎬ不仅候选核心样本集的等位位点保

留比例高、冗余程度低ꎬ而且多样性高于或接近原始

群体ꎬ是分组聚类 ＋ 稀有基因优先取样法构建候选

黄瓜核心样本集的较佳取样比例ꎮ
２ ２ ３　 逐级聚类 ＋稀有基因优先取样法　 通过逐

级聚类分析和取样ꎬ分别得到按 ９０％ ~ ５％ 的 １２ 个

比例抽样的候选多样性固定核心样本集 ４２６ 份、３７８
份、３３０ 份、２８２ 份、２３７ 份、１８９ 份、１４１ 份、１１６ 份、９５
份、７１ 份、４７ 份和 ２４ 份ꎮ 计算不同比例构成的候选

多样性固定核心样本集和初级遗传多样性固定群体

(１００％ )的平均等位基因数、总等位位点数、等位位

点保留百分率(表 ６)ꎬ有效等位基因数、Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ
指数、基因多样性、ＰＩＣ 多态性信息含量(图 ３)ꎮ

表 ６　 逐级聚类 ＋稀有基因优先取样法构建的候选核心样本集的比较

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｔｈｅ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｆｉｘｅｄ ｃｏｒｅ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｓ ｂｙ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｓｔｅｐｗｉｓｅ ａｎｄ ｒａｒｅ ｇｅｎｅ ｐｒｅ￣
ｆｅｒｒｅｄ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｓ

取样比例

(％ )
Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ

平均等位

基因数

Ｎａ

总等位

位点数

Ｔｏｔａｌ ｌｏｃｉ

等位位点保留

百分率(％ )
Ｒｅｔｅｎｔｉｏｎ ｒａｔｅ

ｏｆ ｌｏｃｉ

取样比例

(％ )
Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ

平均等位

基因数

Ｎａ

总等位

位点数

Ｔｏｔａｌ ｌｏｃｉ

等位位点保留

百分率(％ )
Ｒｅｔｅｎｔｉｏｎ ｒａｔｅ

ｏｆ ｌｏｃｉ

５ ２ ０８０５ ３０６ ９８ ７１ ５０ ２ １０７４ ３１０ １００ ００
１０ ２ １００７ ３０９ ９９ ６８ ６０ ２ １０７４ ３１０ １００ ００
１５ ２ １００７ ３０９ ９９ ６８ ７０ ２ １０７４ ３１０ １００ ００
２０ ２ １００７ ３０９ ９９ ６８ ８０ ２ １０７４ ３１０ １００ ００
２５ ２ １０７４ ３１０ １００ ００ ９０ ２ １０７４ ３１０ １００ ００
３０ ２ １０７４ ３１０ １００ ００ １００ ２ １０７４ ３１０ １００ ００
４０ ２ １０７４ ３１０ １００ ００

图 ３　 逐级聚类 ＋稀有基因优先取样法候选核心样本集的参数变化趋势图

Ｆｉｇ ３　 Ｔｈｅ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｓ ｏｆ ｔｈｅ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｆｉｘｅｄ ｃｏｒｅ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｓ ｂｙ
ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｓｔｅｐｗｉｓｅ ａｎｄ ｒａｒｅ ｇｅｎｅ ｐｒｅｆｅｒｒｅｄ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｓ
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　 　 如表 ６ 和图 ３ 所示ꎬ随取样比例的增加呈先逐

渐下降后又逐渐上升的变化趋势ꎮ 当取样比例在

５％ ~１５％ 时ꎬ各参数值处于高位ꎮ 在取样比例为

３０％时ꎬ各参数的下降速度出现拐点ꎬ且与 ９０％ 取

样比例的各参数接近ꎮ 当取样比例为 ６０％ ~ ７０％
时ꎬ各指标处于低谷ꎮ 同时ꎬ抽样比例在 １５％ 时ꎬ候
选核 心 样 本 集 的 等 位 位 点 保 留 百 分 率 达 到

９９ ６８％ ꎬ在 ２０％比例及以上时ꎬ等位位点保留百分

率达到 １００％ ꎬ说明从 ２５％ 比例开始群体内出现冗

余ꎮ 综合比较各参数ꎬ认为 １５％是逐级聚类 ＋ 稀有

基因优先取样法构建候选黄瓜核心样本集的最佳取

样比例ꎬ它既能很好地保留等位基因位点ꎬ同时也能

较好地保持原有群体的遗传多样性ꎮ

２ ３　 候选多样性固定核心样本集的评价

确定了 ３ 种取样方法的最佳取样比例ꎬ分别构

建 ３ 个最优候选多样性固定核心样本集ꎬ即按照分

组随机取样法的 ５０％ 比例构建的候选核心样本集

被标记为 Ｃｏｒｅ １ꎬ按照分组聚类 ＋ 稀有基因优选取

样法的 ６０％比例构建的候选核心样本集被标记为

Ｃｏｒｅ ２ꎬ按照逐级聚类 ＋ 稀有基因优先取样法的

１５％比例构建的候选核心样本集被标记为 Ｃｏｒｅ ３ꎮ
比较 ３ 个候选核心样本集的平均等位基因数、总等

位位点数、等位位点保留百分率、平均有效等位基因

数、Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 指数、基因多样性、多态性信息指数

(表 ７)ꎮ

表 ７　 对候选多样性固定核心样本集的多样性和代表性评价

Ｔａｂｌｅ ７　 Ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅｎｅｓｓ ｏｆ ｔｈｅ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｆｉｘｅｄ ｃｏｒｅ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｓ

候选核心

样本集

Ｃｏｄｅ

平均等位

基因数

Ｎａ

总等位

位点数

Ｔｏｔａｌ ｌｏｃｉ

等位位点保留

百分率(％ )
Ｒｅｔｅｎｔｉｏｎ ｒａｔｅ

ｏｆ ｌｏｃｉ

平均有效等位

基因数

Ｎｅ

Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ
指数

Ｉ

基因多态性

Ｇｅｎｅ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

多态性信息

指数

ＰＩＣ

Ｃｏｒｅ １ ２ １００７ ３０９ ９９ ６８ １ ７９８４ ０ ６２０８ ０ ４２４６ ０ ３３２４

Ｃｏｒｅ ２ ２ １０７４ ３１０ １００ ００ １ ７８９２ ０ ６１７８ ０ ４２２８ ０ ３３１１

Ｃｏｒｅ ３ ２ １００７ ３０９ ９９ ６８ １ ８０９７ ０ ６２８７ ０ ４３０６ ０ ３３６５

原始群体 ２ １０７４ ３１０ １００ ００ １ ７９３０ ０ ６１８２ ０ ４２３０ ０ ３３１１

　 　 从表 ７ 中可以看出ꎬ３ 个核心样本集与原始群

体的各项参数经 ｔ 检验表现为不显著ꎬ即 ３ 个候选

样本集均可以视为有效的核心样本集ꎮ 比较而言ꎬ
逐级聚类 ＋ 稀有基因优先取样法构建的 Ｃｏｒｅ ３ 的

平均有效等位基因数、Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 指数、基因多态性

和 ＰＩＣ 值均高于或接近原始群体ꎬ同时保留了

９９ ６８％的原始群体的等位位点ꎬ表现了较好的去冗

余的作用ꎮ 最终确定以逐级聚类 ＋稀有基因优先取

样法的 １５％ 比例构建的候选核心样本集 Ｃｏｒｅ ３ 作

为黄瓜多样性固定核心样本集ꎮ
构建的多样性固定核心样本集包括 ７１ 份种质

(表 ８)ꎬ这些材料分别来自中国东北、华北、华中、华
东、华南、西北、西南等 ７ 个地区的 １８ 个省市ꎬ其中ꎬ
来自黑龙江 １ 份、吉林 ４ 份、辽宁 １ 份、河北 ２ 份、内
蒙古 １ 份、河南 ２ 份、湖北 ６ 份、湖南 １ 份、安徽 １
份、江苏 １ 份、山东 ２ 份、广东 ３ 份、台湾 １ 份、宁夏 １
份、新疆 １ 份、广西 １ 份、四川 ３ 份、云南 ６ 份ꎮ 国外

资源分别来自 １５ 个国家ꎬ其中来自捷克 １ 份、法国

１ 份、伊朗 １ 份、荷兰 １ 份、波兰 １ 份、波多黎各 １ 份、
西班牙 １ 份、赞比亚 １ 份、津巴布韦 １ 份、俄罗斯 ３

份、美国 ４ 份、日本 ３ 份、叙利亚 １ 份、以色列 １ 份、
印度 ７ 份ꎮ 另外还有 ５ 份材料来源未知ꎮ 可见ꎬ多
样性固定核心样本集的材料来源地覆盖面广ꎬ具有

丰富的多样性和代表性ꎮ

３　 讨论

不同作物由于授粉特性不同而导致同一种质内

的杂合性不同ꎬ自花授粉种质杂合度较低而异花授

粉种质的异质性较高ꎮ 对于异花授粉的黄瓜来讲ꎬ
纯合度低必将影响种质资源研究利用的效度ꎬ所以

本研究利用黄瓜表型核心种质的自交系构建多样性

固定核心样本集不失为提高异化授粉作物种质资源

研究和利用效率的一种较好的选择ꎮ
核心种质是以最少的种质资源样品来最大程度

地代表一个物种种质资源的遗传多样性[２８￣２９]ꎮ 核

心种质的构建方法很多[３０￣３１]ꎬ王丽侠等[３２]认为类内

随机取样法构建的核心种质表现最佳ꎻ姜慧芳等[３３]

采用分层聚类以及随机取样结合必选资源的方法ꎬ
有效构建了花生核心种质ꎻ李国强[３４] 按照大白菜分

类系统和结球大白菜生态型采用分组聚类法构建出
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表 ８　 黄瓜多样性固定核心样本集 Ｃｏｒｅ ３ 中 ７１ 份种质材料来源情况

Ｔａｂｌｅ ８　 Ｔｈｅ ｓｏｕｒｃｅ ｏｆ ７１ ｃｕｃｕｍｂｅｒ ｇｅｒｍｐｌａｓｍｓ ｉｎ ｔｈｅ ＧＤＦＣＣ ｏｆ Ｃｏｒｅ ３

种质编号

ＩＤ
原产地

Ｏｒｉｇｉｎ
分区

Ａｒｅａ
种质编号

ＩＤ
原产地

Ｏｒｉｇｉｎ
分区

Ａｒｅａ
种质编号

ＩＤ
原产地

Ｏｒｉｇｉｎ
分区

Ａｒｅａ

ＱＴ３２９ 捷克 国外 ＱＴ４８８ 印度 国外 ＱＴ１６５ 中国山东 华东

ＱＴ４３４ 法国 国外 ＱＴ７ 印度 国外 ＱＴ１７４ 中国山东 华东

ＱＴ３６９ 伊朗 国外 ＱＴ５１８ 印度 国外 ＱＴ８８ 中国广东 华南

ＱＴ４３５ 荷兰 国外 ＱＴ４４８ 印度 国外 ＱＴ４３ 中国广东 华南

ＱＴ３３８ 波兰 国外 ＱＴ１８５ 中国黑龙江 东北 ＱＴ５０８ 中国广东 华南

ＱＴ５１４ 波多黎各 国外 ＱＴ１２０ 中国吉林 东北 ＱＴ２４ 中国台湾 华南

ＱＴ１ 西班牙 国外 ＱＴ１１４ 中国吉林 东北 ＱＴ２２８ 中国宁夏 西北

ＱＴ４１４ 赞比亚 国外 ＱＴ３９ 中国吉林 东北 ＱＴ１４６ 中国新疆 西北

ＱＴ４１２ 津巴布韦 国外 ＱＴ１９１ 中国吉林 东北 ＱＴ１９４ 中国广西 西南

ＱＴ３４９ 俄罗斯 国外 ＱＴ２５０ 中国辽宁 东北 ＱＴ２６０ 中国四川 西南

ＱＴ２０ 俄罗斯 国外 ＱＴ５６ 中国河北 华北 ＱＴ４７ 中国四川 西南

ＱＴ２５８ 俄罗斯 国外 ＱＴ５４ 中国河北 华北 ＪＤ７ 中国四川 西南

ＱＴ６８ 美国 国外 ＱＴ１８０ 中国内蒙古 华北 ＢＮ３４ 中国云南 西南

ＱＴ９ 美国 国外 ＱＴ１５５ 中国河南 华中 ＱＴ２４４ 中国云南 西南

ＱＴ１０ 美国 国外 ＱＴ１２１ 中国河南 华中 ＱＴ２２１ 中国云南 西南

ＱＴ１３ 美国 国外 ＱＴ１６３ 中国湖北 华中 ＢＮ４９ 中国云南 西南

ＱＴ５０３ 日本 国外 ＱＴ１６４ 中国湖北 华中 ＢＮ１ 中国云南 西南

ＱＴ４０３ 日本 国外 ＱＴ２０６ 中国湖北 华中 ＢＮ７ 中国云南 西南

ＱＴ３１９ 日本 国外 ＱＴ６５ 中国湖北 华中 ＱＴ３０１ 高代自交系 未知

ＱＴ２１ 叙利亚 国外 ＱＴ８４ 中国湖北 华中 ＱＴ２４９ 高代自交系 未知

ＱＴ２５ 以色列 国外 ＱＴ８６ 中国湖南 华中 ＱＴ２８１ 未知 未知

ＱＴ３３２ 印度 国外 ＱＴ２６５ 中国湖北 华中 ＱＴ２４６ 高代自交系 未知

ＱＴ８ 印度 国外 ＱＴ２０２ 中国安徽 华东 ＪＤ４３ 水果黄瓜 未知

ＱＴ３１２ 印度 国外 ＱＴ６０ 中国江苏 华东

２８４ 份大白菜核心种质ꎻ郝晨阳等[３５] 采用适当调整

的分层分组代表性取样法构建我国普通小麦核心种

质ꎬ对著名品种、重要育种亲本和携带稀有等位变异

基因等材料优先入选ꎬ即对遗传多样性高的地区增

加取样量ꎬ反之减少ꎻ吴子龙等[３６] 和崔娜[３７] 采用有

分子标记结合逐步压缩聚类法分别构建了山葡萄核

心种质和萝卜核心种质ꎮ 本研究采用 ３ 种取样方法

构建候选核心样本集ꎬ最终认为逐级聚类 ＋ 稀有基

因优先取样法按 １５％ 比例取样构建的黄瓜多样性

固定核心样本集最优ꎬ逐级聚类 ＋ 稀有基因优先取

样法在尽量保留具有稀有基因样品的同时ꎬ在整体

上利用种质亲缘关系远近来去除冗余是行之有

效的ꎮ
本研究构建的核心种质与吕婧[１４] 采用 Ｍ 策略

从 ３３１８ 份原始黄瓜种质资源中筛选出 １２０ 份黄瓜

核心种质相比较的最大特点在于:ＩｎＤｅｌ 标记的应用

主要反映的是黄瓜基因组插入和缺失变异信息ꎻ试
验材料并非是随意获取的杂合度高低不一的原始种

质ꎬ而是通过对种质库保存的资源的表型鉴定构建

初级核心种质ꎬ再经过多代纯化形成遗传多样性丰

富和遗传稳定的自交系ꎻ分子微核心种质对表型核

心种质的代表性达到 ９９％以上ꎬ更利于核心种质在

科研和育种中的直接利用ꎮ
构建核心种质所用的数据也有很多类型ꎬ如表

型 性 状 数 据 ( 如 质 量 性 状[３４ꎬ３８￣３９] 或 数 量 性

状[３４ꎬ３９￣４０] )ꎬ 分子数据 ( ＡＦＬＰ 引物[４１￣４３]ꎬ ＳＳＲ 引

物[１４ꎬ３２ꎬ３５ꎬ４４￣４５]ꎬ ＥＳＴ￣ＳＳＲ 引 物[３７ꎬ４６]ꎬ ＲＡＰＤ 引

物[４７￣４８]ꎬＩｎＤｅｌ 引物[１５] ) 和表型数据结合分子数

据[４９]等ꎬ不同类型的数据会从不同的方面反映出

种质资源的背景、特征和遗传多样性ꎮ 本研究利
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用 ＩｎＤｅｌ 分子标记数据结合种质材料来源地对黄

瓜核心种质自交系进行分析并构建多样性固定核

心样本集ꎬ其所反映的遗传信息不同于吕婧[１４] 用

ＳＳＲ 构建的核心种质ꎮ 本研究中由单一标记获得

的较少的数据类型可能会影响多样性固定核心样

本集特征的全面反映ꎬ将来有必要综合利用不同

类型的分子和表型鉴定数据对多样性固定核心样

本集进行完善ꎮ
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