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平欧杂种榛主栽品种(系)遗传关系的 ＩＳＳＲ 分析
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　 　 摘要:采用 ＩＳＳＲ 分子标记的方法ꎬ对达维、辽榛 ３ 号等 １７ 个平欧杂种榛主栽品种(系)进行了遗传关系研究ꎮ 试验从 ６０
条 ＩＳＳＲ 引物中筛选出 ７ 条进行电泳分析ꎬ使用 ＮＴＳＹＳ ｐｃ ２􀆰 １１Ｆ 和 Ｐｏｐｇｅｎｅ １􀆰 ３２ 软件进行数据统计分析并作图ꎮ 结果显示:７
条 ＩＳＳＲ 引物共获得 ５８ 条谱带ꎬ平均每条引物 ８􀆰 ３ 条谱带ꎬ引物平均多态性比率 ８４􀆰 ６％ ꎻ７ 条 ＩＳＳＲ 引物可将所有样品完全分

开ꎬ当遗传相似性阈值为 ０􀆰 ６８７ 时可将样品分成 ３ 个类群:第Ⅰ类群 １４ 个品种(系)可分成 ４ 个亚类ꎬ第Ⅱ类群 １ 个品种ꎬ第Ⅲ
类群 ２ 个品系ꎮ 样品间的遗传相似性系数为 ０􀆰 ４４８ ~ ０􀆰 ８７９(平均 ０􀆰 ６７８)ꎮ 群体的有效等位基因数、基因多样度、Ｓｈａｎｎｏｎ 信息

指数分别为 １􀆰 ６７５１、０􀆰 ３７０１ 和 ０􀆰 ５３０８ꎮ 上述结果表明ꎬ平欧杂种榛是一个具有高度遗传多样性的群体ꎬ主栽品种(系)间存在

复杂的亲缘关系ꎮ 该研究结果对于平欧杂种榛的遗传关系研究具有重要意义ꎬ也可为其他榛属植物的相关研究提供参考ꎮ
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平欧杂种榛(Ｃｏｒｙｌｕｓ ｈｅｔｅｒｏｐｈｙｌｌａ × Ｃｏｒｙｌｕｓ ａｖｅｌ￣
ｌａｎａ)是我国平榛(Ｃ􀆰 ｈｅｔｅｒｏｐｈｙｌｌａ Ｆｉｓｃｈ. )和国外欧

洲榛(Ｃ􀆰 ａｖｅｌｌａｎａ Ｌ. )的种间杂交后代[１]ꎬ«中国果

树志􀅰榛子卷»中记载了 ６０ 多个品系ꎬ现已鉴定了

多个优良新品种[２]ꎬ其坚果经济性状极佳ꎬ适生范

围广ꎬ被广泛引种到我国从黑龙江到云南、从浙江到

西藏的 ２０ 余个省(直辖市、自治区)ꎮ 然而上述平

欧杂种榛品种(系)是一个来源于多个父母本的混

合群体[３]ꎬ遗传背景复杂ꎮ 建立便捷、高效ꎬ多态性

强的分子标记方法研究其品种(系)间的亲缘关系ꎬ
对研究平欧杂种榛的遗传背景、品种鉴别、遗传多样

性等问题具有重要意义ꎮ ＩＳＳＲ 分子标记[４] 根据植

物基因组中具有丰富的简单序列重复(ＳＳＲｓꎬｓｉｍｐｌｅ
ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔｓ)的特点ꎬ在 ＳＳＲ 的 ３′或 ５′端加锚

１ ~ ４个碱基的单一引物ꎬ进行重复序列间的 ＰＣＲ 扩

增ꎬ具有操作简单、稳定性高、扩增产物特异性强等

优点ꎬ已广泛应用于多种植物的遗传多样性、品种鉴

定及指纹图谱构建等方面[５￣１６]ꎮ 本研究旨在以 ＩＳＳＲ
标记研究平欧杂种榛主栽品种(系)的遗传关系ꎬ评
价其遗传背景的复杂程度ꎬ为平欧杂种榛的品种鉴

别、亲缘关系划分和遗传多样性等研究提供参考ꎮ

１　 材料与方法

１􀆰 １　 试验材料

试验样品于 ２０１２ 年 ６ 月采自山东省果树研究

所榛子品种资源保存圃ꎬ所用 １７ 份平欧杂种榛均为

目前生产上主要栽植的品种(系)ꎮ 采集的样品为

健康、幼嫩的叶片ꎬ采后装于塑封袋内ꎬ置于冰盒中

带回试验室于 － ８０ ℃下保存备用ꎮ 供试样品的品

种名、育种代号和点样顺序见表 １ꎮ
１􀆰 ２　 试验方法

１􀆰 ２􀆰 １　 基因组 ＤＮＡ 的提取与检测 　 ＤＮＡ 提取采

用改良 ＣＴＡＢ 法[１７]ꎬ使用 ０􀆰 ８％ 琼脂糖凝胶电泳检

测 ＤＮＡ 完整性ꎬＤＮＡ 的纯度与浓度使用紫外分光

光度计ꎬ测量 ＯＤ２６０、ＯＤ２８０值ꎬ使用 ｄｄＨ２Ｏ 将 ＤＮＡ 统

一稀释到 １０ ｎｇ / μＬ 备用ꎮ
１􀆰 ２􀆰 ２　 ＩＳＳＲ 扩增及电泳 　 根据文献中报道的 ＩＳ￣
ＳＲ 引物序列ꎬ设计了 ６０ 条引物ꎬ由上海生工生物工

程技术服务有限公司合成ꎬ经 ＰＣＲ 扩增和电泳分

析ꎬ筛选出 ７ 条扩增产物多态性高、稳定性强的引物ꎬ
其编号顺序、核苷酸序列及退火温度见表 ２ꎮ ＰＣＲ 扩

增反应在 ＰＴＣ￣１００ 梯度 ＰＣＲ 仪上进行ꎬ反应体系共

２０􀆰 ０ μＬꎬ其中包括１０ × Ｂｕｆｆｅｒ ２􀆰 ０ μＬ、０􀆰 ５Ｕ Ｔａｑ ｐｏｌｙ￣
ｍｅｒａｓｅ、１􀆰 ０ ｍｍｏｌ / Ｌ ｄＮＴＰ、１􀆰 ５ μｍｏｌ / Ｌ ＩＳＳＲ 引物、

表 １　 本研究所使用的样品

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅｓ ｅｍｐｌｏｙｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ

编号

Ｃｏｄｅ
品种(系)

Ｃｕｌｔｉｖａｒ / Ｖａｒｉｅｔｙ
育种代号

Ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｎｕｍｂｅｒ

１ 辽榛 ３ 号 ８４￣２２６

２ 平欧 ２８ 号 ８５￣２８

３ 达维 ８４￣２５４

４ 魁香 ８２￣８

５ 平欧 ４０２ 号 ８４￣４０２

６ 平欧 ４８ 号 ８４￣４８

７ 平欧 ３７６ 号 ８４￣３７６

８ 平欧 ３３ 号 ８３￣３３

９ 平欧 １６２ 号 ８５￣１６２

１０ 平欧 ５８６ 号 ８４￣５８６

１１ 平欧 ８８ 号 ８５￣８８

１２ 平欧 ３ 号 Ｂ￣３

１３ 平欧 １８ 号 ８１￣１８

１４ 平欧 ２１ 号 Ｂ￣２１

１５ 平欧 １１ 号 Ｂ￣１１

１６ 平欧 ６２ 号 ８３￣６２

１７ 平欧 ６１７ 号 ８４￣６１７

ＤＮＡ 模板 ５􀆰 ０ μＬꎬ用 ｄｄＨ２Ｏ 补足 ２０􀆰 ０ μＬꎮ 扩增程

序为 ９４ ℃预变性 ４ ｍｉｎꎬ９４ ℃变性 １ ｍｉｎꎬ复性 ５０ ｓ
(退火温度随引物而定)ꎬ７２ ℃延伸 ２ ｍｉｎꎬ共 ３６ 个循

环ꎬ７２ ℃延伸 １０ ｍｉｎꎮ 扩增反应结束后加入 ４􀆰 ０ μＬ
溴酚蓝混匀ꎬ取 ６􀆰 ０ μＬ 扩增产物于 ２％的琼脂糖凝胶

中电泳ꎬ电极缓冲液为 １􀆰 ０ × ＴＢＥꎬ溴化乙锭(ＥＢ)染
色ꎬ染色后在荧光下拍照ꎮ 所用 ｄＮＴＰｓ、Ｔａｑ ｐｏｌｙｍｅｒ￣
ａｓｅ、Ｍａｒｋｅｒ(ＤＬ２０００)等均购自上海生工生物工程技

术服务有限公司ꎮ
１􀆰 ３　 数据统计分析

ＩＳＳＲ 为显性标记ꎬ按条带的有无分别赋值ꎬ将
电泳图谱转换为 ０￣１ 矩阵ꎬ即有带记为 １ꎬ无带记为

０ꎮ 样品遗传多样性的度量指标使用 Ｐｏｐｇｅｎｅ １. ３２
软件ꎬ计算有效等位基因数(Ｎｅ)、基因多样度(Ｈ)
及 Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指数( Ｉ)ꎻ样品的聚类分析和相似性

系数计算使用 ＮＴＳＹＳ ｐｃ ２. １１Ｆ 软件ꎬ对原始矩阵用

ＳＩＭＱＵＡＬ 程序求得 ＳＭ 相似系数矩阵ꎬ用 ＳＨＡＮ 程

序中的 ＵＰＧＭＡ( ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ｐａｉｒ￣ｇｒｏｕｐ ｍｅｔｈｏｄ ｗｉｔｈ
ａｒｉｔｈｍｅｔｉｃ ｍｅａｎｓ)方法进行聚类分析ꎬ并通过 Ｔｒｅｅ￣
ｐｌｏｔ 模块生成聚类图ꎮ

２０２
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２　 结果与分析

２􀆰 １　 引物扩增效果及多态性比较

经 ＰＣＲ 扩增和电泳分析ꎬ从设计的 ６０ 条 ＩＳＳＲ
引物中ꎬ筛选出 ７ 条多态性高、稳定性强的引物ꎮ
ＩＳＳＲ 扩增条带主要集中在 １００ ~ ２０００ ｂｐ 之间ꎬ图 １
展示了引物 ＩＳＳＲ０８ 的扩增效果ꎮ ７ 条 ＩＳＳＲ 引物共

产生 ５８ 条谱带ꎬ平均每条引物产生 ８. ３ 条谱带ꎬ其
中多态性谱带 ５０ 条ꎬ平均多态性比率 ８４. ６％(表 ２)ꎬ

与其他植物 ＩＳＳＲ 的扩增结果相比处于较高水

平[５ꎬ８ꎬ１０ꎬ１８￣２０]ꎻ不同引物在扩增带数、多态性检出率

等方面有所差异ꎬ引物 ＩＳＳＲ２５ 多态性比例达到

１００％ ꎬ引物 ＩＳＳＲ０９ 和 ＩＳＳＲ３６ 多态性比例为 ９０％ ꎬ
其他引物组合的多态性比例也较高ꎬ说明平欧杂种

榛主栽品种 ＩＳＳＲ 多态性比率相对较高ꎬ遗传基础较

广ꎮ 上述研究结果表明ꎬ试验筛选得到的 ７ 条引物

可以满足后续试验和数据分析的要求ꎬ同时也可用

于榛属植物的其他相关研究ꎮ

材料编号同表 １ꎬＭ 代表 ｍａｒｋｅｒ
Ｃｏｄｅｓ ｏｆ １￣１７ ａｒｅ ｓａｍｅ ａｓ ｔａｂｌｅ １ꎬＭ ｓｔａｎｄｓ ｆｏｒ ｍａｒｋｅｒ

图 １　 ＩＳＳＲ０８ 扩增产物电泳图谱

Ｆｉｇ. １　 Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ＩＳＳＲ０８

表 ２　 引物序列及其扩增多态性

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎｄ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ

编号

Ｃｏｄｅ
引物名称

Ｐｒｉｍｅｒ ｎａｍｅ
核苷酸序列

Ｓｅｑｕｅｎｃｅ

退火温度(℃)
Ａｎｎｅａｌｉｎｇ
ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

总条带数(条)
Ｎｏ. ｏｆ

ｔｏｔａｌ ｂａｎｄｓ

多态性谱带数(条)
Ｎｏ. ｏｆ

ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｂａｎｄｓ

多态性百分率(％ )
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ

ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｂａｎｄｓ

１ ＩＳＳＲ０１ (ＧＡ) ８Ｙ ５０ ８ ７ ８７. ５

２ ＩＳＳＲ０８ (ＧＡ) ８ＹＣ ５３ ６ ５ ８３. ３

３ ＩＳＳＲ０９ (ＡＧ) ８Ｔ ５０ １０ ９ ９０. ０

４ ＩＳＳＲ４４ (ＡＧ) ８ＴＴ ４５ ８ ６ ７５. ０

５ ＩＳＳＲ３６ (ＡＧ) ８ＡＣ ５６ １０ ９ ９０. ０

６ ＩＳＳＲ６０ (ＡＧ) ８ＧＧ ５４ ６ ４ ６６. ７

７ ＩＳＳＲ２５ (ＡＧ) ８ＹＴ ５０ １０ １０ １００

总计 Ｔｏｔａｌ ５８ ５０

平均 Ａｖｅｒａｇｅ ８. ３ ７. １ ８４. ６

２􀆰 ２　 平欧杂种榛 １７ 个主栽品种的亲缘关系

２􀆰 ２􀆰 １　 遗传相似系数和聚类分析　 １７ 个平欧杂种

榛主栽品种(系)的相似系数为 ０. ４４８ ~ ０. ８７９ꎬ平均

０. ６７８ꎬ与国内使用 ＲＡＰＤ 技术对榛属植物种质资源

的研究取得的结果较为接近[２１]ꎬ可见作为种间杂交

后代ꎬ平欧杂种榛品种(系)的遗传背景较为复杂ꎬ

多样性较高ꎮ 其中平欧 １８ 号和平欧 ６１７ 号之间的

遗传系数最大(０. ８７９)ꎬ表明这 ２ 个品种(系)之间

的亲缘关系较近ꎻ而平欧 ２１ 号和辽榛 ３ 号之间的遗

传系数最小(０. ４４８)ꎬ表明这 ２ 个品种(系)之间的

亲缘关系较远ꎮ
对供试样品得到的数据矩阵进行聚类分析

３０２
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(图 ２)ꎬ本研究选用的 ７ 条 ＩＳＳＲ 引物所获得的 ５８
条谱带ꎬ可将所有供试样品完全分开ꎮ 当阈值为

０􀆰 ６８７时可将 １７ 个品种(系)分成 ３ 个类群ꎬ第Ⅰ类

群含有 １４ 个品种(系)ꎬ第Ⅱ类群含有 １ 个品种(魁
香)ꎬ第Ⅲ类群含有 ２ 个品系(平欧 ２１ 号和平欧 ３７６
号)ꎻ当阈值为 ０􀆰 ７２３ 时第Ⅰ类群可进一步分成 ４ 个

亚类ꎬ即辽榛 ３ 号、达维和平欧 ４０２ 号为 １ 个亚类ꎻ
平欧 ２８ 号、平欧 ３３ 号和平欧 ５８６ 号为 １ 个亚类ꎻ平
欧 ３ 号、平欧 ６２ 号、平欧 １８ 号、平欧 ６１７ 号和平欧

１１ 号为 １ 个亚类ꎻ平欧 ４８ 号、平欧 １６２ 号和平欧 ８８
号为 １ 个亚类ꎮ 本研究采用 ＩＳＳＲ 方法对平欧杂种

榛主栽品种的聚类分析仅仅是从遗传角度进行的ꎬ
在对其植物学性状、坚果特性以及适应性等方面的

比较中发现ꎬ与本研究的结果并不完全一致ꎬ如辽榛

３ 号、达维和平欧 ４０２ 号为 １ 个亚类ꎬ三者的坚果果

型较为相近ꎬ果仁均为光洁、风味上佳ꎬ但辽榛 ３ 号

坚果为黄色ꎬ达维和平欧 ４０２ 号坚果为红褐色ꎬ平欧

４０２ 号树姿开张ꎬ辽榛 ３ 号和达维树姿直立ꎬ并且二

者的抗寒性均强于平欧 ４０２ 号[１]ꎬ上述结果可能与

其复杂的亲本来源有关ꎮ

图 ２　 １７个平欧杂种榛主栽品种(系)的聚类分析图

Ｆｉｇ. ２　 Ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ ＵＰＧＭＡ ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｔｈｅ １７
ｍａｉｎ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ / ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｏｆ Ｐｉｎｇ′ｏｕ ｈｙｂｒｉｄ ｈａｚｅｌｎｕｔ

２􀆰 ２􀆰 ２　 遗传多样性分析　 遗传多样性的度量指标

是进行平欧杂种榛主栽品种(系)间遗传背景评估

的重要参数[２２]ꎬ根据数据矩阵ꎬ计算得到不同 ＩＳＳＲ
引物的遗传多样性指标(表 ３)ꎮ ７ 条引物检测到

样品 有 效 等 位 基 因 数 的 范 围 为 １􀆰 ００００ ~
１􀆰 ８４７１ꎬ平 均 为 １􀆰 ６７５１ꎻ 基 因 多 样 度 为 ０ ~
０􀆰 ４５４１ꎬ平均为 ０􀆰 ３７０１ꎻＳｈａｎｎｏｎ 信息指数为 ０ ~
０􀆰 ６４５４ꎬ平均为 ０􀆰 ５３０８ꎬ均以引物 ＩＳＳＲ２５数值最

高(其扩增谱带数以及多态性比例均为最高) ꎮ

目前ꎬ榛属植物尚无遗传多样性度量指标的报

道ꎬ与同类研究的其他树种相比ꎬ平欧杂种榛主

栽品种(系) 间的遗传多样性处于中等较高水

平 [１１ꎬ１４ꎬ１６ꎬ２３] ꎬ这与该群体是多亲本组合的混合后

代密切相关ꎮ

表 ３　 样品遗传多样性的度量指标

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｅｓｔｉｍａｔｅｓ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅｓ

编号

Ｃｏｄｅ
有效等位基因数

Ｎｅ
基因多样度

Ｈ
Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指数

Ｉ

１ １􀆰 ５８０２ ± ０􀆰 ３１６９ ０􀆰 ３３８３ ± ０􀆰 １６６５ ０􀆰 ４９８８ ± ０􀆰 ２３０７

２ １􀆰 ７１５８ ± ０􀆰 ３６３４ ０􀆰 ３８３９ ± ０􀆰 １９０１ ０􀆰 ５４４２ ± ０􀆰 ２６８１

３ １􀆰 ７３４６ ± ０􀆰 ３１８２ ０􀆰 ３９８７ ± ０􀆰 １５３４ ０􀆰 ５７０１ ± ０􀆰 ２１１２

４ １􀆰 ６１１６ ± ０􀆰 ４０９５ ０􀆰 ３３３０ ± ０􀆰 ２１１８ ０􀆰 ４７６１ ± ０􀆰 ２９８８

５ １􀆰 ７４２７ ± ０􀆰 ３１１３ ０􀆰 ４０２５ ± ０􀆰 １５１２ ０􀆰 ５７４４ ± ０􀆰 ２０９４

６ １􀆰 ４９３９ ± ０􀆰 ４０９６ ０􀆰 ２８０３ ± ０􀆰 ２２２４ ０􀆰 ４０６８ ± ０􀆰 ３１９２

７ １􀆰 ８４７１ ± ０􀆰 １７１６ ０􀆰 ４５４１ ± ０􀆰 ０５４６ ０􀆰 ６４５４ ± ０􀆰 ０５７５

平均
Ａｖｅｒａｇｅ

１􀆰 ６７５１ ± ０􀆰 ３２８６ ０􀆰 ３７０１ ± ０􀆰 １６４３ ０􀆰 ５３０８ ± ０􀆰 ２２７８

表中数值为平均值 ± 标准差

Ｄａｔａ ｉｎ ｔｈｅ ｔａｂｌｅ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｖａｌｕｅ ± ｔｈｅ ｓｔａｎｄａｒｄ ｄｅｖｉａｔｉｏｎ

３　 讨论

运用 ＩＳＳＲ 分子标记对微卫星之间的 ＤＮＡ 序列

进行扩增ꎬ扩增区域内微卫星 ＤＮＡ 序列的插入或缺

失ꎬ重复单元数变异等都将导致扩增产物的存在、缺
失或长度的多态性[４]ꎬ该技术利用了 ＲＡＰＤ 技术的

优点和基因组中丰富的 ＳＳＲ 序列信息ꎬ具有比

ＲＡＰＤ 更强的稳定性ꎬ多态性产物也更为丰富ꎮ 国

外已应用 ＩＳＳＲ 标记进行了榛属植物的遗传多样性

研究(主要是欧洲榛) [２４￣２６]ꎬ但尚无平欧杂种榛主栽

品种(系)的遗传关系研究报道ꎮ 本研究使用 ＩＳＳＲ
的方法ꎬ分析平欧杂种榛主栽品种(系)的遗传关

系ꎬ从 ６０ 条 ＩＳＳＲ 引物中筛选出 ７ 条多态性高、稳定

性强的引物ꎬ平均每条引物产生 ８􀆰 ３ 条谱带ꎬ平均多

态性比率 ８４􀆰 ６％ ꎬ谱带数和多态性与其他植物的

ＩＳＳＲ 结果相比处于较高水平[５ꎬ８ꎬ１０ꎬ１８￣２０]ꎻ７ 条 ＩＳＳＲ
引物能将所有样品全部分开ꎬ说明引物的分辨

率较高ꎮ
有效等位基因数 (Ｎｅ)、基因多样度 (Ｈ) 和

Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指数( Ｉ)是评价群体遗传多样性水平

的重要参数[２２]ꎬ本研究得到的平欧杂种榛主栽品种

(系)的遗传多样性参数为 Ｎｅ ＝ １􀆰 ６７５１ꎬＨ ＝ ０􀆰 ３７０１ꎬ
Ｉ ＝ ０􀆰 ５３０８ꎬ与其他树种使用 ＩＳＳＲ 标记得到的遗传

多样性参数相比较ꎬ 如核桃 ( Ｎｅ ＝ １􀆰 ５２０７ꎬ Ｈ ＝

４０２



　 １ 期 陈　 新等:平欧杂种榛主栽品种(系)遗传关系的 ＩＳＳＲ 分析

０􀆰 ３１２５ꎬＩ ＝ ０􀆰 ４７５９) [１４]、丽穗凤梨(Ｎｅ ＝ １􀆰 ５３１１ꎬＨ ＝
０􀆰 ３１０１ꎬＩ ＝ ０􀆰 ４６６８) [１６]、大叶种茶树(Ｈ ＝ ０􀆰 ３７９７ꎬ
Ｉ ＝ ０􀆰 ５５８６ ) [１１]、 蒙 古 扁 桃 ( Ｈ ＝ ０􀆰 ３２４１ꎬ Ｉ ＝
０􀆰 ４８７５) [２３]等ꎬ平欧杂种榛主栽品种(系)的遗传多

样性处于中等较高水平ꎮ 本研究对平欧杂种榛主栽

品种(系)遗传相似性系数的结果显示ꎬ样品相似系

数为 ０􀆰 ４４８ ~ ０􀆰 ８７９ꎬ与使用 ＲＡＰＤ 技术对平榛、欧
洲榛、平欧杂种榛以及我国其他榛属植物遗传多样

性的研究中取得的结果(０􀆰 ４６ ~ ０􀆰 ８８)较为接近[２１]ꎬ
说明平欧杂种榛主栽品种(系)的遗传背景和亲缘

关系复杂程度均较高ꎮ 研究表明ꎬ与世界其他榛属

植物相比ꎬ平榛 (Ｃ􀆰 ｈｅｔｅｒｏｐｈｙｌｌａ Ｆｉｓｃｈ. ) 和欧洲榛

(Ｃ􀆰 ａｖｅｌｌａｎａ Ｌ. )的遗传距离相对较近[２７]ꎬ平欧杂种

榛作为种间杂交后代ꎬ杂交时产生了大量的重组变

异ꎬ从而导致了其变异程度接近种间变异的水平ꎻ另
外ꎬ在当年杂交时选择了 ６ 个优良平榛单株为母

本[３]ꎬ而近期的研究结果表明ꎬ平榛居群间和居群

内存在不同程度的遗传变异[２８]ꎬ杂交时给这些平榛

授以 １０ 个欧洲榛优良品种的混合花粉[３]ꎬ进一步增

加了杂交后代遗传背景的复杂程度ꎮ
本研究选用的 １７ 个品种(系)是目前引种栽培

非常广泛的品种ꎬ在生产上极具代表性ꎻ在此基础

上ꎬ目前国内各研究单位正在开展以加工型、高抗寒

型、无萌蘖型等性状为主要目标的第 ２ 代平欧杂种

榛的选育工作ꎬ今后将陆续推出新的品种ꎬ也将会使

平欧杂种榛群体的复杂程度日益加深ꎬ因此ꎬ急需构

建完善的平欧杂种榛指纹图谱和快速检测技术ꎬ为
生产和育种服务ꎮ 另外ꎬ构建明确父母本的平欧杂

种榛的遗传图谱ꎬ研究后代的性状分离规律、进行重

要性状的 ＱＴＬ 定位ꎬ对于分子标记辅助育种和榛属

植物特异性状基因挖掘均具有重要意义ꎮ
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