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辣椒种质遗传多样性的 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 分析
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　 　 摘要:辣椒(Ｃａｐｓｉｃｕｍ ａｎｎｕｕｍ Ｌ. )是一种重要的蔬菜作物ꎬ分析辣椒种质的遗传多样性对于辣椒种质的收集、鉴定和利用

都有重要的意义ꎮ ＥＳＴ￣ＳＳＲ 标记是一种位于转录区的 ＳＳＲ 标记ꎬ能够检测出转录区的多态性ꎬ进而能够反映出种质之间真实

的遗传多样性ꎮ 本研究利用 ３３ 个 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 标记分析了 ３１ 份辣椒种质的遗传多样性ꎮ ＥＳＴ￣ＳＳＲ 标记在测试的辣椒种质上共

检测出 ９１ 个等位基因ꎬ平均每个位点扩增出 ２ ７６ 个等位基因ꎬ最多扩增出 ６ 个等位基因ꎬ多态性信息含量(ＰＩＣ)最小为

０ ０３ꎬ最大为 ０ ７４ꎬ平均为 ０ ３８ꎮ 系统聚类分析将 ３１ 份种质分为 ２ 大类ꎬ聚类结果表现出了一定程度的与果实性状的相关

性ꎮ 主坐标分析的结果基本上与聚类分析的结果一致ꎬ但更加详细地表现了辣椒种质之间的遗传变异ꎮ
　 　 关键词:辣椒ꎻ遗传多样性ꎻＥＳＴ￣ＳＳＲꎻ聚类分析ꎻ主坐标分析

Ｇｅｎｅｔｉｃ Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｐｅｐｐｅｒ Ｇｅｒｍｐｌａｓｍ
Ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅｄ ｂｙ ＥＳＴ￣ＳＳＲ Ｍａｒｋｅｒｓ
ＣＨＥＮ Ｗｅｎ￣ｃｈａｏꎬＺＨＡＮＧ Ｚｈｕ￣ｑｉｎｇꎬＺＯＵ Ｘｕｅ￣ｘｉａｏ

(Ｈｕｎａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ Ｖｅｇｅｔａｂｌｅ Ｒｅｓｅａｒｃｈ ＩｎｓｔｉｔｕｔｅꎬＣｈａｎｇｓｈａ ４１０１２５)

Ａｂｓｔｒａｃｔ:Ｐｅｐｐｅｒ (Ｃａｐｓｉｃｕｍ ａｎｎｕｕｍ Ｌ. ) ｉｓ ｏｎｅ ｏｆ ｔｈｅ ｓｔａｐｌｅ ｖｅｇｅｔａｂｌｅ ｃｒｏｐｓ ｗｉｔｈ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｅｃｏｎｏｍｉｃ ｖａｌｕｅ.
Ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｅｐｐｅｒ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｓ ｃｒｕｃｉａｌ ｆｏｒ ｔｈｅ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎꎬｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎꎬａｎｄ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｅｐｐｅｒ ｇｅｒｍ￣
ｐｌａｓｍ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ. ＥＳＴ￣ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓꎬｄｅｒｉｖｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ ｒｅｇｉｏｎｓꎬｃａｎ ｄｅｔｅｃｔ ｔｈｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｉｎ ｔｈｅ ｔｒａｎ￣
ｓｃｒｉｐｔ ｒｅｇｉｏｎｓ ｏｎ ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｅ ａｎｄ ｔｈｕｓ ｅｘｈｉｂｉｔ ｔｈｅ ｔｒｕｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ. Ｉｎ ｔｈｅ ｓｔｕｄｙꎬａ ｔｏｔａｌ ｏｆ ３３ ＥＳＴ￣ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ
ｗｅｒｅ ｅｍｐｌｏｙｅｄ ｔｏ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ３１ ｐｅｐｐｅｒ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ. Ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ ９１ ａｌｌｅｌｅｓ ｗｅｒｅ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ａｍｏｎｇ
ｔｈｅ ｔｅｓｔｅｄ ｐｅｐｐｅｒ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｂｙ ｔｈｅ ＥＳＴ￣ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ. Ｔｈｅ ｍａｘｉｍｕｍ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ ａｎｄ ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ａｌｌｅｌｅｓ ｐｅｒ ｌｏ￣
ｃｕｓ ｗｅｒｅ ６ ａｎｄ ２ ７６ꎬｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｔｈｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔ (ＰＩＣ) ｐｅｒ ｌｏｃｕｓ ｒａｎｇｅｄ ｆｒｏｍ ０ ０３ ｔｏ ０ ７４
ｗｉｔｈ ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｏｆ ０ ３８. Ｓｙｓｔｅｍｉｃ ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｅｐａｒａｔｅｄ ｔｈｅ ｔｅｓｔｅｄ ｐｅｐｐｅｒ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｉｎｔｏ ｔｗｏ ｍａｊｏｒ ｇｒｏｕｐｓ ｗｈｉｃｈ
ｓｈｏｗｅｄ ｃｅｒｔａｉｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｆｒｕｉｔ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｗａｓ
ｓｉｍｉｌａｒ ｔｏ ｔｈａｔ ｏｆ ｔｈｅ ｓｙｓｔｅｍｉｃ ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓꎬｅｘｈｉｂｉｔｉｎｇ ｍｏｒｅ ｔｈｏｒｏｕｇｈｌｙ ｇｅｎｅｔｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｔｅｓｔｅｄ ｐｅｐｐｅｒ
ｖａｒｉｅｔｉｅｓ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｐｅｐｐｅｒꎻｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎻＥＳＴ￣ＳＳＲꎻｓｙｓｔｅｍｉｃ ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓꎻｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅ ａｎａｌｙｓｉｓ

收稿日期:２０１３￣０３￣１５　 　 修回日期:２０１３￣０３￣２６　 　 网络出版日期:２０１３￣１０￣２２
ＵＲＬ:ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｃｎｋｉ. ｎｅｔ / ｋｃｍｓ / ｄｅｔａｉｌ / １１. ４９９６. Ｓ. ２０１３１０２２. １５４７. ０２７. ｈｔｍｌ
基金项目:现代农业产业技术体系建设专项(ｎｙｃｙｔｘ￣３５)
第一作者研究方向为辣椒遗传育种ꎮ Ｅ￣ｍａｉｌ:ｗｅｎｃｃ１９７４＠ １２６. ｃｏｍ
通信作者:邹学校ꎬ研究方向为辣椒遗传育种ꎮ Ｅ￣ｍａｉｌ:ｚｏｕ＿ｘｕｅｘｉａｏ＠ １６３. ｃｏｍ

辣椒(Ｃａｐｓｉｃｕｍ ａｎｎｕｕｍ Ｌ. )是主要的蔬菜作物

之一ꎬ具有重要的经济价值[１￣２]ꎮ 辣椒种质资源是

发展辣椒生产和开展辣椒育种的物质基础ꎮ 我国辣

椒资源相对丰富ꎬ但遗传背景较狭窄[３]ꎮ 进行辣椒

种质遗传多样性研究ꎬ对于鉴别特异种质、确定核心

亲本、提高育种效率等都具有重要意义ꎮ
分子标记已经成为种质资源研究的重要工具ꎬ

ＲＡＰＤ[４]、ＡＦＬＰ[５]、ＳＲＡＰ[６￣７]、ＳＳＲ[８] 等标记都曾被
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用于辣椒种质遗传多样性的评价ꎮ 在众多的分子标

记中ꎬＳＳＲ 标记因重复性好、多态性高ꎬ呈共显性遗

传、数量丰富和遍布整个基因组等优点ꎬ已成为广泛

使用的分子标记之一ꎮ
目前在辣椒上总共开发了 ５００ 多个 ＳＳＲ 标

记ꎬ这些标记已经被广泛地应用于连锁图谱构建、
分子标记辅助选择等研究[９￣１３] ꎮ ＥＳＴ￣ＳＳＲ 标记是

基于 ＥＳＴ 序列开发的 ＳＳＲ 标记ꎬ除具有基因组

ＳＳＲ 标记的优良特征外ꎬ还能够反映出转录区的差

异ꎬ这使得 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 在种质遗传多样性分析等研

究中具有更高的使用价值[１４] ꎮ 因此ꎬ本研究拟以

部分辣椒种质为材料ꎬ利用 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 标记分析这

些种质的遗传多样性ꎬ评价 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 标记检测多

样性的效率ꎬ为辣椒种质资源的鉴定和利用提供

相关的理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１ １　 植物材料

根据主要性状的差异ꎬ选取了 ３１ 份不同类型的

辣椒材料用于遗传多样性分析ꎮ ３１ 份辣椒材料都

来自于湖南省蔬菜研究所辣椒课题组ꎬ辣椒材料的

编号及主要性状特征见表 １ꎮ

表 １　 植物材料编号、名称和主要性状

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｃｏｄｅꎬｎａｍｅꎬａｎｄ ｍａｊｏｒ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｐｌａｎｔ ｍａｔｅｒｉａｌｓ

编号

Ｃｏｄｅ
名称

Ｎａｍｅ
来源

Ｏｒｉｇｉｎ
主要性状

Ｍａｊｏｒ ｔｒａｉｔｓ
编号

Ｃｏｄｅ
名称

Ｎａｍｅ
来源

Ｏｒｉｇｉｎ
主要性状

Ｍａｊｏｒ ｔｒａｉｔｓ

１ 鸡爪椒 浙江杭州 早熟羊角 １７ 湘潭晚 湖南湘潭 晚熟长牛角

２ 伏地尖 湖南衡阳 早熟羊角 １８ 博辣红帅 自选品种 中熟线椒

３ ＳＪ０６￣２８ 自选品系 晚熟深绿色羊角 １９ 博辣红牛 自选品种 早熟线椒

４ ＳＪ０７￣１ 自选品系 中熟羊角 ２０ 兴蔬 ３０１ 自选品种 早熟线椒

５ ＳＪ０５￣４８ 自选品系 晚熟粗牛角 ２１ 博椒一号 自选品种 早熟线椒

６ ＳＪ０９￣５２ 自选品系 晚熟粗牛角 ２２ 红秀 自选品种 晚熟线辣椒

７ ＳＪ０５￣４７ 自选品系 晚熟粗牛角 ２３ ０８ＨＮ１ 自选品系 晚熟线椒

８ ＳＪ０５￣４９ 自选品系 晚熟粗牛角 ２４ 泸溪椒 湖南湘西 中熟线椒

９ 福湘四号 自选品种 早熟粗牛角 ２５ 茄门甜椒 上海 早熟灯笼

１０ 福湘二号 自选品种 早熟粗牛角 ２６ 四川海椒 四川成都 朝天单生圆形

１１ 兴蔬 １６ 自选品种 中熟长角椒 ２７ 紫色辣椒 云南保山 晚熟朝天单生指形

１２ 湘研 １６ 自选品种 晚熟长牛角 ２８ Ｊ０４￣４６￣１ 自选品系 簇生朝天椒

１３ Ｄ７０￣２ 自选品系 早熟牛角 ２９ 罗甸辣椒 贵州罗甸 晚熟朝天圆形椒

１４ 特大牛角椒 内蒙古赤峰 早熟长牛角 ３０ 广西白皮辣椒 广西桂林 晚熟白皮椒

１５ 早帅 自选品种 极早熟粗牛角 ３１ ＩＣＰＮ１８￣７ 亚蔬中心 晚熟白皮椒

１６ 福湘一号 自选品种 极早熟粗牛角

１ ２　 ＳＳＲ 分析

辣椒材料采用基质育苗ꎬ按照常规方法进行管

理ꎮ 在 ４ 叶 １ 心期ꎬ每份材料随机选取 ５ 株采集新

鲜叶 片ꎬ 混 合 取 样ꎬ 然 后 用 ２％ ＣＴＡＢ 法 提 取

ＤＮＡ[１５]ꎬ用 ＮａｎｏＤｒｏｐ ２０００ 检测 ＤＮＡ 的浓度和质

量ꎮ 将 Ａ２６０ 与 Ａ２８０ 比值大于 １ ８ 的 ＤＮＡ 样本稀

释成 ２０ ｎｇ / μＬ 工作液ꎬ用于 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 分析ꎮ 从本课

题组开发的 ６５ 个辣椒 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 标记中ꎬ筛选出 ３３
个多态性标记进行遗传多样性分析ꎬ３３ 个多态性

ＥＳＴ￣ＳＳＲ 引物名称及序列信息见表 ２ꎮ
ＰＣＲ 反应的总体系为 １０ μＬꎬ含有 １ ｘ Ｂｕｆｆｅｒꎬ

２ ｍＭ ＭｇＣｌ２ꎬ２００ μＭ ｄＮＴＰｓꎬ０ ２ μＭ ｐｒｉｍｅｒꎬ０ ５ Ｕ
Ｔａｑ 酶ꎬ２０ ｎｇ ＤＮＡꎮ ＰＣＲ 扩增程序为:９４ ℃预变性

５ ｍｉｎꎻ９４ ℃变性 ３０ ｓꎬ５５ ℃退火 ３０ ｓ ꎬ７２ ℃ 延伸

４５ ｓꎬ３５ 个循环ꎻ７２ ℃延伸 ５ ｍｉｎꎻ１２ ℃ ｆｏｒ ｅｖｅｒꎮ 扩

增产物用 ８％ 非变性 ＰＡＧＥ 在 １２０ Ｖ 恒压下电泳

２ ｈꎬ然后银染染色ꎮ
１ ３　 数据分析

将电泳图谱上清晰且可重复出现的条带记为

１ꎬ同一位置没有出现的带记为 ０ꎬ从而生成由 １ 和 ０
组成的原始矩阵ꎮ 按照使用手册ꎬ用 ＮＴＳＹＳ￣ｐｃ
２ １０ｅ 软件进行聚类分析和主坐标分析ꎮ

根据公式 ＰＩＣ ＝ １ － ∑
ｋ

ｉ ＝ １
Ｐ２

ｉ 计算多态性信息含

量(ＰＩＣꎬｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔ)值ꎬ其中 ｋ
是一个 ＳＳＲ 所检测到的等位基因的数量ꎬＰｉ 是第 ｉ
个等位基因的频率ꎮ

８３１１



　 ６ 期 陈文超等:辣椒种质遗传多样性的 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 分析

２　 结果与分析

２ １　 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 标记多态性分析

用伏地尖、早帅、红秀、茄门甜椒和罗甸辣椒共

５ 个品种为材料ꎬ进行引物筛选试验ꎮ 从 ６５ 个 ＥＳＴ￣
ＳＳＲ 标记中ꎬ筛选出 ３３ 个具有多态性、扩增质量好

的标记用于遗传多样性分析ꎮ ３３ 个 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 标记

的多态性信息见表 ２ꎮ 由表 ２ 可知ꎬ３３ 个 ＥＳＴ￣ＳＳＲ

标记在 ３１ 份辣椒种质材料中共扩增出 ９１ 个等位

基因ꎬ平均每个位点扩增出 ２ ７６ 个等位基因ꎮ 检

测到等位基因最多的是 ＣＡＫ３３ꎬ共检测出 ６ 个等

位基因ꎮ ＥＳＴ￣ＳＳＲ 位点的平均多态性信息含量

(ＰＩＣ)为 ０ ３８ꎬ其中 ＣＡＫ１３ 位点的多态性信息含

量最低ꎬ为 ０ ０３ꎻＣＡＫ３０ 的多态性信息含量最高ꎬ
为 ０ ７４ꎮ ＣＡＫ６１ 在 ３１ 份辣椒种质中的扩增结果

见图 １ꎮ

表 ２　 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 标记信息及多态性检测结果

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ａｎｄ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ＥＳＴ￣ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ

编号

Ｃｏｄｅ
引物序列

Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ
基序

Ｍｏｔｉｆ

片段大小

(ｂｐ)
Ｐｒｏｄｕｃｔ ｓｉｚｅ

等位

基因数量

Ｎｏ. ｏｆ ａｌｌｅｌｅ

多态性

信息含量

ＰＩＣ
ＣＡＫ６ Ｆ ＧＣＡＴＴＣＡＡＡＧＣＣＡＣＡＣＡＡＡＡ Ｒ ＧＡＣＧＧＡＴＡＡＧＧＡＧＧＴＧＧＴＧＡ (ＧＣＣ)６ １４１ ２ ０ ４６
ＣＡＫ７ Ｆ ＴＧＴＴＧＡＧＴＧＧＣＣＡＴＡＧＴＧＡＴＧ Ｒ ＡＡＡＣＣＡＣＧＴＣＧＡＧＡＴＴＧＧＴＣ (ＡＣＡＴＴＣＡ)２ １４９ ２ ０ ０６
ＣＡＫ１０ Ｆ ＧＣＴＧＧＡＧＴＧＧＴＴＧＣＡＡＡＡＡＴ Ｒ ＧＴＧＧＧＴＴＴＣＣＡＡＴＧＡＡＴＧＣＴ (ＣＣＡＡＡＣ) ２ １８３ ３ ０ ３３
ＣＡＫ１２ Ｆ ＣＡＣＧＣＴＴＧＡＡＣＴＧＴＣＣＡＣＴＣ Ｒ ＴＧＣＴＧＴＡＣＣＣＡＡＴＧＧＴＴＧＴＧ (ＴＧ)７ １６５ ３ ０ ５１
ＣＡＫ１３ Ｆ ＣＣＧＧＣＡＴＡＡＧＧＡＴＣＡＡＡＣＡＴ Ｒ ＡＧＣＡＣＴＧＡＡＧＣＴＴＧＴＣＡＧＣＡ (ＴＣＴ)９ １７８ ２ ０ ０３
ＣＡＫ１４ Ｆ ＴＧＡＴＧＧＡＧＣＴＧＴＴＣＴＴＧＣＡＧ Ｒ ＧＴＴＣＣＧＴＴＴＣＡＧＧＴＧＣＡＧＴＴ (ＡＣＡ)３ １７５ ２ ０ ０９
ＣＡＫ１５ Ｆ ＧＧＣＴＴＧＴＴＴＡＣＡＡＧＧＧＧＡＡＡ Ｒ ＡＣＡＧＣＣＴＣＧＣＴＣＡＡＧＴＡＡＣＣ (ＴＧＣＴＣＣ)３ ２０６ ２ ０ ４３
ＣＡＫ１８ Ｆ ＡＣＧＧＣＡＧＧＴＴＧＴＴＧＡＧＡＡＧＴ Ｒ ＡＴＧＣＧＡＣＡＡＴＣＧＡＣＡＡＡＣＡＡ (ＧＡＧ)１０ １７２ ３ ０ ５８
ＣＡＫ１９ Ｆ ＣＡＡＡＧＣＡＣＡＡＴＧＡＣＧＡＡＴＧＴＴ Ｒ ＴＡＴＧＣＣＧＧＴＡＡＴＴＣＧＡＧＧＴＣ (ＡＴ)１３ １７３ ３ ０ ６２
ＣＡＫ２０ Ｆ ＧＧＴＧＧＣＣＡＧＡＡＡＡＧＴＡＡＴＣＣ Ｒ ＡＧＣＣＣＴＡＡＣＡＴＧＧＣＴＧＣＴＡＡ (ＴＣＧＴＣＡ)３ １６６ ２ ０ ２７
ＣＡＫ２１ Ｆ ＴＴＧＴＴＧＧＣＣＴＧＡＣＴＴＴＴＧＡＡ Ｒ ＡＡＡＡＴＣＧＡＴＣＧＴＧＧＡＧＴＴＣＧ (ＡＣＡ)５ １６３ ２ ０ ０９
ＣＡＫ２２ Ｆ ＴＧＧＧＧＡＴＣＴＡＡＡＣＡＴＧＡＡＧＧ Ｒ ＣＡＴＧＴＧＧＧＡＴＧＡＴＧＡＡＴＧＧＡ (ＡＴＣ)４ ２３５ ２ ０ ４３
ＣＡＫ２４ Ｆ ＡＡＡＣＧＴＣＡＴＣＡＣＡＧＣＣＡＴＣＡ Ｒ ＣＧＴＡＡＣＧＣＡＣＣＣＴＣＴＡＧＧＡＡ (ＣＡＣＣＡＴ)５ １５９ ５ ０ ４３
ＣＡＫ２８ Ｆ ＴＧＧＡＴＴＣＧＴＣＡＴＧＧＴＴＣＡＡＧ Ｒ ＣＧＣＧＡＡＴＣＴＣＡＴＣＴＧＡＴＣＣＴ (ＡＧＡ)９ ２１５ ２ ０ ４７
ＣＡＫ３０ Ｆ ＡＴＴＣＴＣＴＴＣＣＡＣＣＧＣＣＴＴＴＴ Ｒ ＴＣＣＧＴＴＡＡＡＧＣＡＣＣＡＴＴＴＣＣ (ＣＡ)１４ １４３ ５ ０ ７４
ＣＡＫ３１ Ｆ ＴＡＡＧＡＧＣＡＡＧＧＡＧＧＣＴＣＴＧＣ Ｒ ＧＡＣＡＴＧＡＴＣＣＡＡＣＣＣＡＡＴＣＣ (ＧＡＧ)７ １９６ ３ ０ ６０
ＣＡＫ３３ Ｆ ＣＣＴＴＣＣＴＡＧＣＣＡＣＡＣＡＣＣＴＣ Ｒ ＧＡＡＧＧＡＡＴＡＡＣＣＧＧＣＡＧＣＴＡ (ＴＣ)１０ １４７ ６ ０ ６９
ＣＡＫ３５ Ｆ ＴＣＣＣＡＣＧＡＧＴＣＴＴＴＴＴＧＡＧＧ Ｒ ＴＣＴＧＧＴＣＴＴＣＴＴＧＧＧＡＡＴＣＡＡ (ＡＡＡＣＡ)６ ２２９ ３ ０ ３２
ＣＡＫ３６ Ｆ ＣＧＡＧＧＣＴＴＣＣＣＴＴＴＴＣＴＣＴＣ Ｒ ＴＣＧＣＣＡＡＧＧＡＣＧＡＴＡＡＣＴＴＴ (ＴＴＡＡ)４ １７５ ２ ０ ０６
ＣＡＫ４０ Ｆ ＡＡＣＣＴＣＧＧＡＧＧＡＧＣＡＴＴＴＴＴ Ｒ ＴＴＣＡＡＣＣＴＣＡＡＣＡＧＣＡＧＣＡＧ (ＣＴＧ)１０ １５５ ３ ０ ４０
ＣＡＫ４１ Ｆ ＣＡＧＣＡＧＣＴＡＣＴＴＧＣＴＣＡＣＣＴＴ Ｒ ＣＣＧＡＧＡＧＧＡＧＡＴＡＴＧＧＴＧＧＡ (ＡＴＴＴＧ)３ １５７ ２ ０ ２７
ＣＡＫ４３ Ｆ ＴＣＣＴＧＡＡＧＣＧＣＴＴＴＴＴＡＡＣＧ Ｒ ＡＧＣＣＴＣＣＡＴＴＧＴＴＡＧＣＴＴＣＴＴＧ (ＧＴＡＴ)３ ２１７ ３ ０ ５７
ＣＡＫ４５ Ｆ ＣＡＣＴＴＧＣＣＡＧＡＣＣＣＡＡＴＡＣＡ Ｒ ＣＴＣＴＣＡＡＣＴＣＴＣＧＧＣＡＣＡＣＡ (ＡＧ)９ １６１ ２ ０ ２７
ＣＡＫ４６ Ｆ ＧＧＧＣＧＡＴＴＴＣＡＴＡＣＴＣＡＧＧＡ Ｒ ＧＧＧＴＴＴＣＡＡＣＣＴＴＧＡＡＧＧＡＡ (ＧＧＡＡＴＴ)２ ２２２ ３ ０ ５８
ＣＡＫ４７ Ｆ ＴＧＧＡＧＧＣＴＡＴＧＧＡＡＣＴＣＡＣＣ Ｒ ＡＡＧＣＴＧＣＴＧＴＴＧＴＣＣＣＴＣＡＴ (ＴＧＧＧＴＡ)３ １９９ ２ ０ １７
ＣＡＫ５２ Ｆ ＡＡＧＣＡＡＡＣＴＴＧＣＣＣＴＴＧＣＴＡ Ｒ ＴＡＣＡＣＧＣＣＡＣＴＴＧＡＡＣＣＡＧＡ (ＡＴ)８ １５０ ３ ０ ２６
ＣＡＫ５４ Ｆ ＣＧＡＡＡＡＧＡＧＡＡＣＧＡＣＧＧＡＧＴ Ｒ ＣＴＴＣＡＣＣＡＴＣＴＣＡＣＣＧＡＡＣＣ (ＣＴＣＣ)３ １６４ ３ ０ ４２
ＣＡＫ５５ Ｆ ＴＴＧＣＴＣＧＴＧＡＡＧＣＡＴＧＴＡＧＣ Ｒ ＴＴＴＣＡＡＡＣＣＣＧＴＧＡＣＡＣＡＧＡ (ＡＴＴＴＧＧ)２ ２０８ ３ ０ ４２
ＣＡＫ５６ Ｆ ＧＣＡＣＧＧＣＴＣＴＡＴＡＴＣＴＣＴＣＴＡＴＣＴＴ Ｒ ＴＣＡＡＣＡＴＣＴＣＡＣＣＧＡＡＧＣＴＧ (ＣＴ)１４ １６４ ３ ０ ５４
ＣＡＫ５８ Ｆ ＧＴＧＡＡＣＣＡＣＧＡＧＣＧＧＡＴＴＡＴ Ｒ ＣＧＧＡＧＴＣＡＡＡＡＧＧＡＣＣＴＴＣＡ (ＴＴＧＧＣＡ)２ ２２４ ３ ０ ４８
ＣＡＫ５９ Ｆ ＡＡＴＴＧＴＴＧＡＣＣＡＴＣＣＣＣＡＡＡ Ｒ ＡＡＴＧＴＧＣＡＴＧＡＡＴＡＧＣＡＡＡＧＡＡ (ＣＡＡＡ)７ ２２６ ２ ０ ３５
ＣＡＫ６１ Ｆ ＧＡＡＧＴＧＧＣＡＧＡＴＧＡＧＧＧＡＡＡ Ｒ ＡＧＧＴＧＧＴＧＧＡＧＧＡＣＡＴＧＧＴ (ＡＣＧＡＣＣ)４ １７７ ３ ０ ４９
ＣＡＫ６４ Ｆ ＧＡＧＡＧＧＣＧＡＴＴＧＣＧＴＴＧＴＡＴ Ｒ ＴＣＣＡＧＡＡＡＴＧＧＧＡＡＡＡＣＡＧＣ (ＴＣＴ)３ ２０８ ２ ０ ２０

Ｍ:５０ ｂｐ ＤＮＡ ｌａｄｄｅｒ ｍａｒｋｅｒꎻ１ ~ ３１:表 １ 中 ３１ 份辣椒种质材料编号

Ｍ:５０ ｂｐ ＤＮＡ ｌａｄｄｅｒ ｍａｒｋｅｒꎬ１￣３１:３１ ｐｅｐｐｅｒ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｉｎ ｔａｂｌｅ １
图 １　 ＣＡＫ６１ 标记在 ３１ 份辣椒品种扩增带型

Ｆｉｇ. １　 Ｔｈｅ ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎ ｏｆ ＣＡＫ６１ ｍａｒｋｅｒ ｏｎ ｔｈｅ ３１ ｐｅｐｐｅｒ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ
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２ ２　 基于 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 标记的聚类分析

３３ 个 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 标记检测到 ９１ 个多态性位点ꎬ
按照带的有无ꎬ分别记为 １ 或者 ０ꎬ生成二向矩阵ꎮ
根据原始矩阵计算 ３１ 份辣椒种质两两之间的 Ｊａｃ￣
ｃａｒｄ 相似系数ꎬ其分布范围为 ０ ２８ ~ ０ ９６ꎬ平均为

０ ５５ꎮ 广西白皮辣椒和 ＳＪ０９￣５２ 之间的相似系数最

小为 ０ ２８ꎬ表明这 ２ 份种质之间的遗传差异最大ꎮ
福湘一号和早帅之间的相似系数最大为 ０ ９６ꎬ表明

二者之间遗传差异最小ꎬ与这 ２ 份辣椒品种有着相

似的亲本有关ꎮ
基于 Ｊａｃｃａｒｄ 相似系数ꎬ利用 ＵＰＧＭＡ 法进行聚

类分析ꎬ将聚类结果转换为协表征矩阵( ｃｏｐｈｅｎｅｔｉｃ
ｍａｔｒｉｘ)ꎬ对协表征矩阵和相似系数矩阵的相关性进

行 Ｍａｎｔｅｌ 检验ꎬ结果表明 ２ 种矩阵极显著相关(Ｐ <
０ ０１)ꎬ相关系数为 ０ ８５ꎬ表明聚类结果很好地体现

了种质之间的遗传关系ꎮ 辣椒种质的聚类结果见

图 ２ꎮ
由图 ２ 可知ꎬ在相似系数 ０ ４８ 处ꎬ３１ 份辣椒种

质被分为 ２ 大类ꎮ
第Ⅰ类包含 ＳＪ０５￣４８ 和福湘四号在内的 ５ 份种

质ꎬ这些都为粗牛角椒类型的种质ꎬ除福湘四号具有

早熟性外ꎬ其他种质都为晚熟品种ꎮ
第Ⅱ类包含鸡爪椒和广西白皮辣椒在内的共

２６ 份种质ꎬ这些种质又可以被细分为 ６ 个亚类ꎮ Ⅱ￣
１ 亚类包含了鸡爪椒和 ＩＣＰＮ１８￣７ 等在内的 ５ 份种

质ꎬ这些种质多为羊角椒或朝天椒类型ꎮ Ⅱ￣２ 亚类

包括福湘二号和 Ｊ０４￣４６￣１ 在内的 ４ 份种质ꎬ这一亚

类种质的果实类型比较复杂ꎬ不仅包括牛角椒ꎬ还包

括线椒和灯笼型甜椒ꎮ Ⅱ￣３ 亚类包括兴蔬 １６ 和红

秀在内的 １１ 份种质ꎬ这些种质主要是湖南省蔬菜研

究所选育的辣椒品种以及湖南的地方辣椒品种ꎬ这
些种质聚为一类也反映出在遗传背景上具有一定的

相似性ꎮ Ⅱ￣４ 亚类仅包含泸溪椒 １ 份种质ꎮ Ⅱ￣５
亚类包括 ＳＪ０６￣２８ 和紫色辣椒在内的 ４ 份种质ꎬ这
些种质多为线椒类型ꎬ但在果实上又具有一定的差

异ꎮ Ⅱ￣６ 亚类仅包含广西白皮辣椒 １ 份种质ꎮ 广

西白皮辣椒和泸溪椒都被单独聚为一个亚类ꎬ也反

映出与其他种质之间存在的遗传差异ꎮ
２ ３　 基于 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 标记的主坐标分析

主坐标分析以分类单元间的相似系数为基

础ꎬ因此ꎬ分类单元在主坐标排序图中的位置能

反映出之间的遗传相似性ꎮ 种质间位置越接近

表明遗传组成越相似ꎬ越远则表明种质间的遗传

差异越大ꎮ

图 ２　 依据 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 数据利用 ＵＰＧＭＡ 算法

获得的 ３１ 份辣椒种质的聚类图

Ｆｉｇ ２　 ＵＰＧＭＡ ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ ３１ ｐｅｐｐｅｒ
ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ ｂｙ ＥＳＴ￣ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒ

对辣椒 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 标记所获得的结果进行主坐

标分析ꎬ第 １ 和第 ２ 主坐标分别解释了 １５ ４４％ 和

１０ ０２％的种质间变异ꎮ 对 ３１ 份种质做第 １、２ 主坐

标的二维图ꎬ结果见图 ３ꎮ 由图 ３ 可以看出ꎬ二维主

坐标图的分析结果在第Ⅰ类上与系统聚类分析结果

完全一致ꎬ但是对于第Ⅱ类种质而言ꎬ主坐标分析更

加清楚地体现了这些种质的差异ꎮ 在第 ２ 主坐标方

向上ꎬ第Ⅱ类种质散布在二维图的右侧ꎬ表明这些种

质之间蕴藏着丰富的遗传多样性ꎮ

０４１１
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图 ３　 二维主坐标图

Ｆｉｇ. ３　 Ｔｈｅ ２￣ｄｉｍｅｎｓｉｏｎ ｓｃａｔｔｅｒ ｐｌｏｔ ｏｆ
ｐｒｉｎｃｉｐｌｅ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅ ａｎａｌｙｓｉｓ

３　 讨论

ＥＳＴ￣ＳＳＲ 与基于基因组序列开发的 ＳＳＲ 标记的

区别在于 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 在基因组上的位置是确定的ꎬ即
来自于转录区ꎮ 因此ꎬＥＳＴ￣ＳＳＲ 检测的是转录区的

序列变异ꎬ能够反映出功能上的多样性ꎬ更适用于种

质资源遗传多样性的评价ꎮ 本研究利用 ３３ 个 ＥＳＴ￣
ＳＳＲ 标记分析了 ３１ 份辣椒种质的遗传多样性ꎬ平均

每个标记扩增出 ２ ７６ 个等位基因ꎮ 罗玉娣等[１６] 利

用 ２１ 个 ＳＳＲ 标记分析了 ３３ 份辣椒材料ꎬ平均每对

ＳＳＲ 引物检测到 ２ ６ 个等位基因变异ꎮ 周晶等[１７]

用 １０９ 对 ＳＳＲ 引物对 ８９ 份辣椒材料进行分析ꎬ平均

每对引物可扩增出 ２ ６６ 条带ꎮ 何建文等[８]用 １７ 个

ＳＳＲ 标记分析了 ４８ 个贵州辣椒地方品种ꎬ平均每对

引物可检测 ３ ８ 个等位基因ꎮ 本研究中 ＥＳＴ￣ＳＳＲ
位点检测到的平均等位基因数量与罗玉娣等[１６]、周
晶等[１７]的结果相当ꎬ但低于何建文等[８] 的结果ꎮ
ＥＳＴ￣ＳＳＲ 来自于基因组上的转录区ꎬ而转录区的序列

通常都比较保守ꎬ因此ꎬ一般来讲 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 所检测到

的多态性要低于基因组 ＳＳＲꎮ 但多态性检测能力的

评价也与所测试的植物材料有关ꎬ如果所用的植物材

料遗传背景差异较大ꎬ则标记检测到的多态性就高ꎬ
反之ꎬ则标记的多态性检测能力就会大大降低ꎮ 本研

究中所用的 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 检测到的 ＰＩＣ 值平均为 ０ ３８ꎬ
反映出 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 具有中度偏低的多态性检测能力ꎬ但
考虑到 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 能够检测出转录区的变异ꎬ并进而反

映出种质之间真实的遗传多样性ꎬＥＳＴ￣ＳＳＲ 依然被认

为是高效的评价遗传多样性的工具ꎮ
在种质聚类分析中ꎬ本研究将 ３１ 份辣椒种质分

为 ２ 个大类ꎬ其中第Ⅱ类又可以被细分为 ６ 个亚类ꎬ
分类结果表现出了与果实性状一定的相关性ꎬ但也

并不完全一致ꎬ很多果实性状不同的品种也被分为

了一个类或者一个亚类ꎬ这与周晶等[１７] 的结果类

似ꎮ 这可能是因为供试材料多为育成品种ꎬ材料之

间已经经过了人工杂交和选择ꎬ因此ꎬ会造成部分品

种具有相似遗传背景的现象ꎬ从而导致不同果实类

型的种质不能被区分出来ꎮ 另外ꎬ使用的引物数量

少、在基因组上的覆盖率低ꎬ也容易导致分子标记的

结果与表型性状分类的结果不一致的现象ꎮ
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