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无籽西瓜品种 ＳＳＲ 指纹图谱构建及遗传多样性分析
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　 　 摘要:利用 ＳＳＲ 标记构建了 ２７ 份中国无籽西瓜主栽品种的 ＤＮＡ 指纹图谱并进行了遗传多样性分析ꎮ ２２ 对多态性引物

共扩增出 ５８ 种基因型ꎬ基因型数 ２ ~ ５ 个不等ꎬ平均 ２ ６４ 个ꎮ 平均多态性信息量(ＰＩＣ)为 ０ ４０ꎬ变化范围为 ０ １９ ~ ０ ６６ꎮ 有 ４
个品种具有特征谱带ꎮ ２７ 个品种遗传相似系数变化范围为 ０ ７０４５ ~ １ ００００ꎬ平均 ０ ８６８３ꎮ 组合 ２２ 对引物ꎬ除无法区分郑抗

无籽 １ 号与雪峰花皮无籽ꎬ其余品种均能一一区分开ꎮ 采用类平均法进行聚类分析ꎬ在相似系数 ０ ８３ 处ꎬ可将 ２７ 个品种分为

３ 大类ꎮ 研究表明ꎬ核心 ＳＳＲ 标记适用于构建无籽西瓜品种的 ＤＮＡ 指纹图谱ꎬ我国主栽无籽西瓜品种遗传相似度较高ꎬ亟需

加强种质创新ꎮ
　 　 关键词:无籽西瓜品种ꎻＳＳＲꎻ指纹图谱ꎻ遗传多样性
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无籽西瓜食用方便、经济效益高ꎬ栽培面积逐年

增加ꎮ 据全国无籽西瓜科研与生产协作组不完全统

计ꎬ２００９ 年我国无籽西瓜栽培面积约为 ２３ 万 ｈｍ２ꎬ
遍及 ２０ 多个省(直辖市) [１]ꎮ 目前市场上推广的无

籽西瓜品种繁多ꎬ品种间相似度较高ꎬ不乏存在同物

异名、同名异物的现象ꎬ给种植户的选择造成了很大

困扰ꎮ 加之栽培西瓜资源遗传基础相对狭窄ꎬ使得

单纯依靠田间形态性状鉴定品种真实性变得越来越

困难ꎮ
以分子标记为基础的 ＤＮＡ 指纹鉴定技术具有
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简单快速、准确可靠等优点ꎬ逐步发展成为品种纯度

和真伪性鉴定的重要技术手段ꎮ 国际植物新品种权

保护联盟(ＵＰＯＶꎬｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ ｕｎｉｏｎ ｆｏｒ ｔｈｅ ｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎ
ｏｆ ｎｅｗ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｏｆ ｐｌａｎｔｓ)已将 ＳＳＲ 和 ＳＮＰ 确定为构

建植物 ＤＮＡ 指纹数据库的常用标记方法ꎮ 其中

ＳＳＲ 标记因其技术成熟、成本较低ꎬ已逐步用于构建

马铃薯[２]、番茄[３]、甘蓝[４]、甜瓜[５]、柑橘[６]、梨[７]和

香菇[８]等主要园艺作物的 ＤＮＡ 指纹图谱ꎮ 有关西

瓜作物 ＳＳＲ 分子标记分析的报道也很多ꎮ 张法惺

等[９]采用 ＳＳＲ 分子标记技术对 ９６ 份不同生态型西

瓜种质资源的遗传多样性进行了研究ꎮ 美国农业部

蔬菜研究中心的 Ａ. Ｌｅｖｉ 等[１０]从 １００ 条西瓜 ＥＳＴ 序

列中合成了 ４０ 个 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 引物ꎬ用这些引物分析

了 ２５ 个地方品种和 １３ 份西瓜资源 ＰＩｓ(包括 ４ 个

Ｃｉｔｒｕｌｌｕｓ ｃｏｌｏｃｙｎｔｂｉｓꎬ５ 个 Ｃ. ｌａｎａｔｕｓ ｖａｒ. ｃｉｔｒｏｉｄｅｓ 和 ４
个 Ｃ. ｌａｎａｔｕｓ ｖａｒ. ｌａｎａｔｕｓ)ＤＮＡ 指纹及遗传多样性ꎮ
研究发现大部分的标记在地方品种和 ＰＩｓ 资源间存

在多态性ꎬ但是在地方品种间多态性较低ꎮ 本研究

小组利用新开发的 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 对包括野生西瓜在内

的不同西瓜材料的遗传多样性进行了分析ꎬ发现野

生种与栽培种遗传亲缘关系较远ꎬ栽培种间遗传差

异很小[１１]ꎬ这与 Ａ. Ｌｅｖｉ 等[１０] 的研究结果相符ꎮ 国

家蔬菜研究中心的许勇研究团队在西瓜全基因组测

序的基础上ꎬ通过大规模标记筛选ꎬ发掘出 ２３ 对西

瓜核心 ＳＳＲ 引物ꎬ构建了 １００ 份西瓜材料的 ＤＮＡ 指

纹[１２]ꎮ 以上研究所用试验材料大多是有籽西瓜ꎬ针
对三倍体无籽西瓜品种的 ＤＮＡ 指纹及遗传多样性

分析的报道却很少ꎮ 目前ꎬ西瓜 ＤＮＡ 指纹图谱鉴定

技术标准已通过国家审定ꎬ借鉴标准中引用的西瓜

核心 ＳＳＲ 引物构建我国无籽西瓜主栽品种的 ＤＮＡ
指纹图谱ꎬ对客观评价我国无籽西瓜品种的遗传

多样性以及强化品种知识产权保护具有重要的

意义ꎮ

１　 材料与方法

１ １　 材料

供试材料来源于国内多个科研院所ꎬ共计 ２７
份ꎬ为当前国内主栽无籽西瓜品种(表 １)ꎮ

表 １　 参试材料编号及名称

Ｔａｂｌｅ １　 Ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ａｎｄ ｃｏｄｅ ｉｎ ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ

编号

Ｃｏｄｅ
品种名

Ｖａｒｉｅｔｙ ｎａｍｅ
来源

Ｓｏｕｒｃｅ
编号

Ｃｏｄｅ
品种名

Ｖａｒｉｅｔｙ ｎａｍｅ
来源

Ｓｏｕｒｃｅ

１ 雪峰花皮无籽 湖南省瓜类研究所 １５ 津蜜 １０ 号 天津科润蔬菜研究所

２ 雪峰大玉无籽 ５ 号 湖南省瓜类研究所 １６ 津蜜 ３０ 号 天津科润蔬菜研究所

３ 雪峰蜜黄无籽 湖南省瓜类研究所 １７ 花蜜 北京市农业技术推广站

４ 郑抗无籽 １ 号 中国农业科学院郑州果树研究所 １８ 暑宝 北京市农业技术推广站

５ 郑抗无籽 ３ 号 中国农业科学院郑州果树研究所 １９ 广西 ３ 号 广西农业科学院园艺研究所

６ 红伟无籽 中国农业科学院郑州果树研究所 ２０ 桂冠 １ 号 广西农业科学院园艺研究所

７ 莱卡红无籽 ２ 号 中国农业科学院郑州果树研究所 ２１ 鄂西瓜 １２ 号 湖北省农业科学院经济作物研究所

８ 郑抗无籽 ５ 号 中国农业科学院郑州果树研究所 ２２ 鄂西瓜 ８ 号 湖北省农业科学院经济作物研究所

９ 绿野无籽 中国农业科学院郑州果树研究所 ２３ 新优 ３８ 号 石河子市蔬菜研究所

１０ 洞庭 １ 号 岳阳市西甜瓜科学研究所 ２４ 新优 ３９ 号 石河子市蔬菜研究所

１１ 黑童宝无籽 岳阳市西甜瓜科学研究所 ２５ 菊城无籽 ６ 号 开封市农林科学院西瓜研究所

１２ 金丽黄无籽 岳阳市西甜瓜科学研究所 ２６ 菊城无籽 ３ 号 开封市农林科学院西瓜研究所

１３ 神玉无籽 岳阳市西甜瓜科学研究所 ２７ 小玉无籽 江苏省农业科学院蔬菜研究所

１４ 津蜜 １ 号 天津科润蔬菜研究所

１ ２　 方法

１ ２ １　 ＤＮＡ 提取　 每份材料取 ２０ 粒种子ꎬ破壳催

芽后置于装有细沙的培养盒中ꎬ在 ２５ ℃人工发芽箱

中培养 １０ ｄꎬ ＣＴＡＢ 法[１３] 提取新鲜嫩叶的基因

组 ＤＮＡꎮ

１ ２ ２　 ＳＳＲ 引物筛选 　 以 ２３ 对西瓜核心 ＳＳＲ 引

物[１２]和 ７ 对核心扩展引物ꎬ以及本课题组开发的 ８
对 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 作为候选引物ꎬ由上海博彩生物科技有

限公司合成ꎮ
１ ２ ３　 ＰＣＲ 扩增及电泳　 扩增反应体系的总体积

３４１１
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为 １０ μＬꎬ 含 有 １ μＬ １０ × ＰＣＲ ｂｕｆｆｅｒ、 ０ ８ μＬ
２ ５ ｍｍｏｌ / Ｌ ｄＮＴＰ、 ０ １ μＬ Ｔａｑ ＤＮＡ 聚 合 酶

(５ Ｕ / μＬ)、１０ μｍｏｌ / Ｌ 正反引物各 ０ ５ μＬ 和 ２０ ｎｇ
模板 ＤＮＡꎮ 扩增反应程序为:９４ ℃ 预变性 ４ ｍｉｎꎻ
９４ ℃变性 ２０ ｓꎬ５５ ℃ 退火 ２０ ｓꎬ７２ ℃ 延伸 ９０ ｓꎬ
３５ 个循环ꎻ７２ ℃ 延伸 ５ ｍｉｎꎮ 扩增产物经 ６％ 变

性聚丙烯酰胺凝胶电泳ꎬ银染染色ꎬ照相并记录

结果ꎮ
１ ２ ４ 　 数据统计与分析 　 统计分子量在 １００ ~
３２０ ｂｐ 的条带ꎬ相同迁移位置有带记为 １ꎬ无带

记为 ０ꎮ 多态性信息量( ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ
ｃｏｎｔｅｎｔ)ＰＩＣ 值的计算公式:ＰＩＣ ＝ １￣∑ ｆ ｉ ２ꎬ其中 ｆ ｉ
为 ｉ 位点的基因频率ꎮ 先根据扩增结果计算引物

的等位位点数及频率ꎬ然后利用软件计算 ＰＩＣ

值ꎮ 采用 ＮＴＳＹＳ￣ｐｃ Ｖ ２ １０ 软件进行聚类分析ꎬ
ＳｉｍＱｕａｌ 程序求 Ｊａｃｃａｒｄ 相似系数ꎬＳＨＡＮ 程序中

的 ＵＰＧＭＡ ( ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ｐａｉｒ￣ｇｒｏｕｐ ｍｅｔｈｏｄ ｗｉｔｈ ａ￣
ｒｉｔｈｍｅｔｉｃ ｍｅａｎｓ) 进行聚类分析ꎬ并通过 Ｔｒｅｅｐｌｏｔ
模块生成聚类图ꎮ

２　 结果与分析

２ １ 　 ＳＳＲ 标记多态性分析

从参试的 ３８ 对候选引物中选择稳定性强、
具多态性的 ２２ 对引物用于品种 ＤＮＡ 指纹分析

(表 ２) ꎮ ２２ 对多态性引物共扩增出 ５８ 种基因型ꎬ基
因型数 ２ ~ ５ 个不等ꎬ平均 ２ ６４ 个ꎬ平均多态性信息

量(ＰＩＣ)为 ０ ４０ꎬ变化范围为 ０ １９ ~ ０ ６６ꎮ 以引物

ＢＶＷＳ００４３３ 最高ꎬ引物 ＢＶＷＳ０００４８ 最低(表 ３)ꎮ

表 ２　 ＳＳＲ 引物序列

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｒｉｍｅｒｓ ｏｆ ＳＳＲ ｅｍｐｌｏｙｅｄ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ

编号 Ｃｏｄｅ 正向序列 Ｆｏｒｗａｒｄ(５′￣３′) 反向序列 Ｒｅｖｅｒｓｅ (５′￣３′)

ＢＶＷＳ００２９７ ＡＣＡＡＣＴＴＴＧＡＴＴＧＡＴＴＧＣＡＣＧＡＴＧ ＡＡＧＴＧＡＡＡＧＡＣＣＣＴＴＴＴＣＣＣＡＡＡＣ

ＢＶＷＳ０００４８ ＴＣＡＡＡＡＧＧＴＴＴＧＣＣＣＴＡＡＡＴＧＡＡＡ ＴＧＣＴＧＡＴＣＴＣＣＣＡＴＴＣＴＴＡＡＣＣＴＣ

ＢＶＷＳ００２０８ ＧＣＡＡＡＧＡＴＴＧＴＣＴＡＴＧＡＡＧＣＡＧＣＡ ＧＣＴＣＡＴＴＧＧＣＴＴＣＴＴＧＡＡＴＣＴＧＴＴ

ＢＶＷＳ０１７３４ ＡＡＡＡＴＴＡＣＡＴＣＴＴＡＡＡＴＧＣＧＣＣ ＧＧＡＡＣＡＴＴＧＡＣＴＴＣＡＡＴＣＡＧＣＡ

ＢＶＷＳ００４４１ ＴＧＧＴＴＧＡＡＡＴＣＡＡＴＡＡＡＡＡＧＴＧＡＡ ＴＧＧＡＴＧＴＴＴＴＴＧＧＣＡＴＴＴＧＡ

ＢＶＷＳ００６５８ ＴＴＡＧＣＣＴＡＡＧＣＡＡＧＧＧＴＴＴＴＴ ＡＡＧＴＡＣＡＣＡＴＴＴＴＡＡＡＣＡＡＴＣＡＡＴＣＣＡ

ＢＶＷＳ００１０６ ＴＧＧＣＣＴＡＧＡＡＧＡＴＴＡＴＴＧＡＧＣＴＧＣ ＣＡＴＴＡＴＣＡＣＡＴＧＧＣＡＧＡＴＡＡＴＧＧＡＡＡ

ＢＶＷＳ０１８９７ ＴＴＣＴＴＧＡＡＡＣＴＣＡＡＣＣＣＴＣＡＡＡ ＡＡＡＧＣＧＴＧＴＣＧＡＧＴＧＴＧＡＧＡ

ＢＶＷＳ００４３３ ＴＣＴＴＴＴＡＡＧＴＴＴＴＧＡＧＧＧＡＧＡＧＣ ＴＴＣＣＣＡＡＧＣＴＡＧＣＣＴＴＴＴＣＡ

ＢＶＷＩ００１７０ ＡＡＣＧＣＡＣＧＡＴＡＧＴＴＡＧＡＡＧＧ ＴＧＡＣＴＡＡＴＴＡＡＡＣＴＡＣＡＣＴＣＡＧＡＣＴ

ＢＶＷＳ００３６９ ＴＧＡＧＡＡＡＡＴＧＧＡＡＧＡＴＧＣＡＡＡＴＧＡ ＴＴＣＴＴＣＴＣＡＣＴＣＴＣＴＣＣＴＡＡＧＡＴＴＴＴＧＣ

ＢＶＷＳ００２０９ ＴＧＣＴＴＣＡＡＡＡＴＣＴＡＴＴＣＡＣＡＡＴＴＴＧＣ ＴＴＣＴＴＧＧＴＴＴＣＧＧＧＴＴＴＣＴＴＴＡＣＡ

ＢＶＷＳ００３３３ ＴＧＴＴＧＡＧＡＴＴＣＴＴＴＧＡＴＴＴＣＡＡＣＴＧＴ ＴＧＧＧＴＣＡＡＡＧＴＡＴＴＴＴＴＧＣＴＴＴＴＴ

ＢＶＷＳ０１８４３ ＣＣＣＣＣＧＣＣＡＡＡＡＴＴＡＡＡＡ ＣＡＣＣＣＧＴＧＴＡＡＡＧＧＴＧＧＴＡＡＡ

ＢＶＷＳ０２０４８ ＴＣＴＧＴＧＴＧＧＡＴＧＣＡＡＡＴＧＧＴ ＧＣＴＡＡＴＣＧＡＧＣＣＣＡＧＴＴＡＣＧ

ＢＶＷＳ００２２８ ＧＧＡＡＧＡＧＴＧＡＧＧＴＧＡＴＡＡＡＴＣＡＡＴＡＴＧＴ ＡＡＴＴＧＧＣＣＣＡＡＡＴＡＴＣＣＡＴＡＴＧＡＣ

ＢＶＷＳ０２４３３ ＡＴＴＴＣＴＧＧＣＣＣＣＡＧＴＧＴＡＡＧ ＧＡＡＣＡＡＣＧＣＡＡＣＣＡＣＧＴＡＴＧ

ＢＶＷＳ０１３５８ ＣＣＣＴＡＴＴＧＣＣＴＡＴＴＴＴＴＣＴＣＡＡ ＡＡＡＴＴＴＧＴＧＣＴＣＴＴＣＧＴＧＧＧ

ＢＶＷＳ００３５８ ＣＡＴＴＴＣＣＧＴＴＴＣＣＡＴＴＴＴＣＴＴＣＡＣ ＡＡＧＴＡＡＣＡＴＣＡＡＧＣＡＧＴＴＣＧＣＣＡＴ

ＢＶＷＳ００１７７ ＴＴＣＡＡＣＣＡＡＧＣＡＧＴＴＣＴＴＡＡＣＡＣＡＡ ＧＡＴＧＣＡＴＴＡＡＧＡＴＴＴＴＣＧＴＴＴＣＧＣ

ＧＤ２ ＣＣＡＴＴＡＧＧＣＧＧＴＧＡＧＧＴＧＴ ＣＴＣＣＣＧＴＧＧＧＴＴＧＡＴＴＧＡ

ＧＤ２１ ＴＣＧＧＡＴＣＴＡＧＧＣＧＡＡＧＧＴ ＧＣＴＣＡＧＧＡＧＧＧＡＧＴＴＴＡＣＧ
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表 ３　 引物扩增基因型数及 ＰＩＣ 值

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｇｅｎｏｔｙｐｅ ｎｕｍｂｅｒ ａｎｄ ＰＩＣ ｖａｌｕｅ

编号

Ｃｏｄｅ
基因型数

Ｎｏ. ｏｆ ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ
ＰＩＣ 值

ＰＩＣ ｖａｌｕｅ
编号

Ｃｏｄｅ
基因型数

Ｎｏ. ｏｆ ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ
ＰＩＣ 值

ＰＩＣ ｖａｌｕｅ
ＢＶＷＳ００２９７ ２ ０ ３７ ＢＶＷＳ００２０９ ４ ０ ５０
ＢＶＷＳ０００４８ ２ ０ １９ ＢＶＷＳ００３３３ ３ ０ ５８
ＢＶＷＳ００２０８ ２ ０ ３７ ＢＶＷＳ０１８４３ ３ ０ ４０
ＢＶＷＳ０１７３４ ２ ０ ３１ ＢＶＷＳ０２０４８ ２ ０ ２６
ＢＶＷＳ００４４１ ２ ０ ３６ ＢＶＷＳ００２２８ ２ ０ ３７
ＢＶＷＳ００６５８ ３ ０ ４８ ＢＶＷＳ０２４３３ ４ ０ ５４
ＢＶＷＳ００１０６ ２ ０ ３６ ＢＶＷＳ０１３５８ ２ ０ ２６
ＢＶＷＳ０１８９７ ２ ０ ３７ ＢＶＷＳ００３５８ ３ ０ ４２
ＢＶＷＳ００４３３ ５ ０ ６６ ＢＶＷＳ００１７７ ２ ０ ３１
ＢＶＷＩ００１７０ ２ ０ ３６ ＧＤ２ ３ ０ ５０
ＢＶＷＳ００３６９ ２ ０ ３６ ＧＤ２１ ４ ０ ４４

２ ２　 品种指纹图谱分析

４ 个品种具有特征谱带ꎬ分别为神玉无籽、鄂
西瓜 １２ 号、新优 ３９ 号和菊城无籽 ６ 号ꎬ这 ４ 个品

种仅用 １ 个特征引物即可与其他品种区分开ꎬ神
玉无籽和菊城无籽 ６ 号分别有 ２ 个特征引物ꎬ即

ＢＶＷＳ０００４８、 ＢＶＷＳ００３５８ 和 ＢＶＷＳ００４３３、
ＢＶＷＳ００２０９ꎮ ＧＤ２１ 能在鄂西瓜 １２ 号和新优 ３９
号 ２ 个品种上表现出特征谱带ꎬ鉴别力较强ꎬ进
行品种指纹鉴定时可优先采用ꎮ ＧＤ２１ 扩增结果

如图 １ꎮ

１ ~ ２７ 为样品编号

１￣２７:Ｓａｍｐｌｅ ｎｕｍｂｅｒ

图 １　 引物 ＧＤ２１ 对 ２７ 个品种的扩增结果

Ｆｉｇ １　 Ｔｈｅ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｂａｎｄｓ ｏｆ ＧＤ２１ ｉｎ ｔｈｅ ２７ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ

２ ３　 遗传多样性分析

利用 ＮＴＳＹＳ￣ｐｃ Ｖ ２ １０ 软件进行遗传相似性分

析ꎬ结果表明ꎬ２７ 个主栽品种间遗传相似系数变化

范围为 ０ ７０４５(新优 ３９ 号与雪峰大玉无籽 ５ 号) ~
１ ００００(雪峰花皮无籽与郑抗无籽 １ 号)ꎬ平均为

０ ８６８３ꎬ表明新优 ３９ 号与雪峰大玉无籽 ５ 号遗传差

异最大ꎬ郑抗无籽 １ 号与雪峰花皮无籽血缘关系高

度相似ꎮ 组合 ２２ 对引物ꎬ除无法区分郑抗无籽 １ 号

与雪峰花皮无籽ꎬ其余品种均能够一一区分开ꎮ
聚类分析结果表明(图 ２)ꎬ在相似系数 ０ ８３ 处ꎬ

参试品种能够分为 ３ 大类ꎬ其中 Ａ 类包括 １７ 个品种ꎬ
Ｂ 类包括 ９ 个品种ꎬＣ 类有 １ 个品种ꎮ Ａ 类可以分为

Ａ１、Ａ２ 亚类ꎮ Ａ１ 亚类包括 ９ 个品种ꎬ分别是雪峰花

皮无籽、雪峰蜜黄无籽、郑抗无籽 １ 号、莱卡红无籽 ２
号、津蜜 １ 号、津蜜 ３０ 号、广西 ３ 号、鄂西瓜 ８ 号和新

优 ３８ 号ꎬＡ２ 亚类包括 ８ 个品种ꎬ分别是雪峰大玉无

籽 ５ 号、郑抗无籽 ５ 号、绿野无籽、洞庭 １ 号、黑童宝

无籽、津蜜 １０ 号、桂冠 １ 号和小玉无籽ꎮ

３　 讨论

ＳＳＲ 标记具有共显性、数量丰富、多态性高等优

势ꎬ国际植物新品种权保护联盟已将 ＳＳＲ 确定为构

建植物 ＤＮＡ 指纹数据库的常用标记方法ꎮ 品种

ＤＮＡ 指纹图谱分析ꎬ主要有 ３ 种方法ꎬ即特征谱带

法、引物组合法与核心引物组合法[１４]ꎮ 核心引物组

合是指通过大量引物筛选ꎬ从中选取多态性丰富、鉴
别力强、重复性好的少数引物形成组合ꎬ通过不同引

物的有限组合ꎬ可以大大提高引物的鉴别能力ꎮ 西

瓜全基因组测序已经完成ꎬ通过测序发掘出大量

ＳＳＲ 位点ꎬ从中筛选出了 ２３ 对核心 ＳＳＲꎬ对构建西
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图 ２　 ２７ 个品种的聚类图

Ｆｉｇ. ２　 Ｔｈｅ ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｆｏｒ ２７ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ

瓜品种 ＤＮＡ 指纹图谱具有重要的参考利用价值ꎮ
本课题组首次尝试将这 ２３ 对核心引物用于本单位

无籽西瓜品种指纹图谱的构建ꎬ发现其中多态性较

高的 ８ 对引物可把参试的 １５ 个品种区分开ꎬ核心引

物显示了较高的多态性和鉴别力[１５]ꎮ 为进一步检

测这些核心引物的多态性和鉴别力ꎬ客观评价我国

当前主栽无籽西瓜品种的遗传多样性ꎬ课题组在全国

范围内征集了 ２７ 个无籽西瓜品种进行研究ꎬ这些品

种大多通过国家或省审定ꎬ为当前国内主栽品种ꎮ 研

究结果表明ꎬ利用核心 ＳＳＲ 引物鉴别西瓜品种真实

性、构建品种 ＤＮＡ 指纹图谱是可行的ꎮ 另外ꎬ为增加

引物组合的鉴别力ꎬ减少引物组合数量ꎬ节约成本ꎬ可
在已有核心引物的基础上ꎬ继续筛选其他多态性较高

的 ＳＳＲ 标记ꎬ共同用于品种鉴定和指纹图谱构建ꎮ
前人的研究表明ꎬ我国栽培西瓜资源遗传基础

狭窄ꎬ亲缘关系相对较近[１６￣１７]ꎮ 加之育种上单一多

次重复利用几个骨干亲本ꎬ使其长期处于人工选择

的压力下ꎬ进一步造成西瓜栽培种间亲缘关系趋近ꎬ
不同品系间的遗传多态性降低ꎮ 本研究征集了 ２７
份来源于国内多个育种单位的无籽西瓜品种ꎬＳＳＲ
分子标记分析发现参试品种遗传相似系数最小为

０ ７０４５ꎬ最大为 １ ００００ꎬ平均相似系数 ０ ８６８３ꎬ说明

参试品种存在较高的遗传相似度ꎮ 我国主栽无籽西

瓜品种遗传多样性较低ꎬ推测是少数几个骨干四倍

体亲本被重复使用造成的ꎬ不排除存在同物异名的

现象ꎮ 因此ꎬ在今后的育种工作中应加强西瓜四倍

体等种质创新力度ꎬ同时强化品种知识产权保护ꎬ以
保障我国无籽西瓜产业健康发展ꎮ
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