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摘  要：面包果被认为是最有潜力解决热带饥荒的粮食作物，具有较高的经济价值。我国面包果资源引种于多个国家，

来源较丰富，目前未对其进行系统的分类和遗传多样性分析。为明确面包果资源间遗传距离，揭示其亲缘关系，本研

究从 75 对 SSR 标记中筛选出 33 对扩增条带清晰、多态性高、稳定性好的标记，用于面包果资源的遗传多样性分析。

对面包果资源进行 PCR 扩增，使用 8%变性聚丙烯酰胺凝胶检测 PCR 扩增产物，利用 NTSYS 软件进行遗传多样性相

关分析。结果表明：33 个 SSR 标记的扩增条带多态性比率为 94.57%，共检测出 199 个多态性位点，平均每个标记检

测出 6.030 个；SSR 标记的 PIC 值在 0.623~0.940 之间，平均为 0.865；面包果资源间遗传相似系数在 0.517~0.951 之间，

平均遗传相似系数为 0.685，且硬面包果Ⅰ型 ZZP 资源内个体间差异最大，平均遗传相似系数为 0.626，无核型面包果

XYS1-3 资源内个体间差异最小，平均遗传相似系数为 0.723；遗传相似系数为 0.713 时，将 30 份面包果资源聚成 5 类，

XBL（Artocarpus odoratissimus）和园林栽培硬面包果Ⅰ型种质（ZZP、LX、STH、HJ5）聚为一类，无核型面包果（SLLK、

XYS2、XYS3、XYS5、XYS6、YN）聚为一类，硬面包果Ⅱ型（SLM2、YDNXY1、G1、G2）聚为一类，硬面包果Ⅱ

型（W1、W3、SMY、8-4、8-3、5-5、5-6）聚为一类；三维图能较好地将 XBL 和园林栽培硬面包果Ⅰ型与食用价值

较大的无核型面包果和硬面包果Ⅱ型区分开。依据聚类分组情况，可推测 XYS2、XYS3、XYS5 和 XYS6 可能引种于

越南，XYS1-3、YBG 和 XYS1 可能引种于印度尼西亚，FJ 可能是无核型面包果。该研究阐明了 30 份面包果资源间的

亲缘关系，为面包果品种选育、鉴别提供理论依据。 
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Abstract: Breadfruit is considered as the most potential food crop to solve tropical famine with high economic value. 
Breadfruit was introduced from several countries, and there are no research on the systematic taxonomic and genetic 

diversity analysis about it. The objective of this study was to specify the genetic distance and relationship among bread-
fruit and its closest wild relatives. For genetic diversity analysis, 33 pairs of SSR primers with clear amplified bands, 

high polymorphism and good stability were selected from 75 pairs of SSR primers. PCR amplification was performed, 
and the products were detected by 8% denaturing polyacrylamide gel. Genetic diversity correlation analysis was per-

formed by NTSYS software. The results showed that the polymorphism ratio of amplified bands of the 33 SSR markers 
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was 94.57%. 199 number of polymorphic sites were detected, with an average of 6.030 per marker. The PIC values of 

the SSR markers ranged from 0.623 to 0.940, with an average of 0.865. The genetic similarity coefficients among the 
breadfruit resources ranged from 0.517 to 0.951, with an average genetic similarity coefficient of 0.685. Furthermore, 

germplasm ZZP possessed the greatest variation among individuals, with an average genetic similarity coefficient of 
0.626. Germplasm XYS1-3 possessed the least variation among individuals, with an average genetic similarity coeffi-

cient of 0.723. At the genetic similarity coefficient of 0.713, the 30 breadfruit resources were clustered into five groups, 
with XBL and breadnut type I (ZZP, LX, STH, HJ5) which used for landscaping clustered into one group, breadfruit 

SLLK, XYS2, XYS3, XYS5, XYS6 and YN clustered into one group, breadnut type  SLM2, YDNXY1, G1 and G2 Ⅱ

clustered into one group, breadnut type  W1, W3, SMY, 8Ⅱ -4, 8-3, 5-5 and 5-6 clustered into one group. The 

three-dimensional diagram could better distinguish XBL and breadnut type I ZZP, LX, STH, HJ5 from the breadfruit and 
breadnut type  resource with edible value. Based on the cluster analysis, we speculated that XYS2, XYS3, XYS5 and Ⅱ

XYS6 might be introduced from Vietnam, XYS1-3, YBG and XYS1 might be introduced from Indonesia. Furthermore, 
FJ was regarded as a breadfruit germplasm. The present study reported the genetic diversity of breadfruit resources in 

China firstly, and elucidated the genetic relationship among breadfruit resources. In addition, the results could provide 
theoretical basis for variety breeding and identification of breadfruit complex. 
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面包果属 于桑科（ Moraceae ）菠 萝蜜属

（Artocarpus），起源于南太平洋岛国，被认为是

最有潜力解决热带地区饥荒的粮食作物，具有较

高的经济价值[1-2]。我国海南、广东、云南、广西、

福建等地均有零星种植。果实营养价值丰富，富

含淀粉、蛋白质、维生素和矿物质等，树姿美，可

作行道树、庭院树等[3-5]。JONES 等[6]通过形态鉴定

将其分为 A. camansi Blanco、A. altilis (Parkinson) 

Fosberg 和 A. mariannensis Trécul，早期 A. altilis×A. 
mariannensis 杂交种和驯化 A. altilis×A. marian-
nensis 杂交种。中国热带农业科学院香料饮料研

究所自 20 世纪 90 年代开始面包果试种和种质资

源保存相关研究，目前已收集保存面包果种质资

源 50 余份，其中无核型面包果 30 余份。根据有

无种子将面包果分为无核型面包果和有核型面包

果，有核型面包果通称硬面包果，硬面包果包括

硬面包果Ⅰ型和硬面包果Ⅱ型[7]。 

简单重复序列（simple sequence repeats，SSR）

具有共显性、多态性高、重复性好、种属间有良

好的通用性、技术难度低等特点。已广泛应用于

基因定位、遗传图谱构建、指纹图分析、品种鉴

定和遗传多样性评价等[8-11]。国外学者有一些关

于面包果分子标记开发和遗传多样性相关研究报

道。ZEREGA 等 [12]利用扩增片段长度多态性

（amplified fragment length polymorphism, AFLP）

对 200 多个面包果品种之间的关系进行研究，绘

制了 DNA 指纹图谱，发现太平洋岛屿的面包果

资源遗传多样性最丰富。WITHERUP 等[13]从面包

果基因组文库中分离出 25 个微卫星位点，并在

A. altilis、A. camansi、A. mariannensis 和 A. altilis× 

A. mariannensis 共 354 份样本中检测出等位基因

的平均数为 2~9。ZEREGA 等[14]利用 19 个微卫星

位点对 225 份面包果种质资源进行了评估，等位

位点数为 2~24 个，平均 11.63 个。GARDNER 等[15]

从面包果 A. camansi 和 A. altilis 的转录组中开发

出 15 个叶绿体 SSR 标记，在 A. odoratissimus、
A. altilis、A. camansi 和 A. altilis×A. mariannensis
中均能扩增，所有标记在 A. camansi 中均具有多

态性。BELLIS 等[16]从面包果基因组 DNA 文库中

共获得 47 607 个简单序列重复位点，并开发了 50

个 SSR 标记，所有的位点在 A. altilis 均具有多态

性，每个标记的等位位点数为 2~19。 

遗传多样性是生物多样性的重要组成部分，

可以揭示物种或居群的进化历史，对种质资源的

收集、保存、评价和利用具有十分重要的意义[17-19]。

目前，暂未见我国面包果资源遗传多样性的研究

报道。本研究基于前人已开发的 SSR 分子标记

对我国收集的不同生态区域面包果种质资源开

展系统的遗传多样性分析，明确资源间遗传相似

系数，揭示其亲缘关系，为品种选育和利用奠定

良好基础。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

供试材料为保存于木本粮食种质资源分库的

30 份面包果资源，采集健康嫩叶，用密封袋密封，
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带回实验室置于–80 ℃冰箱保存备用。 

1.2  方法 

1.2.1  DNA 提取  按照 OMEGA DNA 试剂盒

（HP Plant DNA Kit）说明书提取基因组 DNA，

并用微量分光光度计（NanoDrop 2000c）检测其

浓度。30 份面包果种质资源信息见表 1。 

 

表 1  30 份面包果种质资源信息 
Tab. 1  Information of 30 accessions of breadfruit 

编号 
No. 

类型 
Type 

来源地 
Region 

编号 
No. 

类型 
Type 

来源地 
Region 

G1 硬面包果Ⅱ型 哥斯达黎加 FJ 未知 斐济 

G2 硬面包果Ⅱ型 哥斯达黎加 KML 无核型面包果 科摩罗 

8-3 硬面包果Ⅱ型 汤加 HJ5 硬面包果Ⅰ型 兴隆 

8-4 硬面包果Ⅱ型 汤加 XYS1-3 无核型面包果 兴隆 

5-5 硬面包果Ⅱ型 汤加 LX 硬面包果Ⅰ型 兴隆 

5-6 硬面包果Ⅱ型 汤加 STH 硬面包果Ⅰ型 兴隆 

XYS6 无核型面包果 兴隆 ZZP 硬面包果Ⅰ型 兴隆 

XBL A.odoratissimus 马来西亚 SMY 硬面包果Ⅱ型 萨摩亚 

SLLK 无核型面包果 斯里兰卡 XYS1 无核型面包果 兴隆 

YBG 无核型面包果 兴隆迎宾馆 W3 硬面包果Ⅱ型 瓦努阿图 

XYS5 无核型面包果 兴隆 W1 硬面包果Ⅱ型 瓦努阿图 

SJBE 无核型面包果 桑给巴尔 XYS3 无核型面包果 兴隆 

SLM2 硬面包果Ⅱ型 所罗门 YDNXY1 硬面包果Ⅱ型 印度尼西亚 

SLM1 硬面包果Ⅱ型 所罗门 XYS2 无核型面包果 兴隆 Xinglong 

YN 无核型面包果 越南 YDNXY2 无核型面包果 印度尼西亚 

注：筛选引物种质为粗体。 
Note: The screening primer germplasm is bold. 
 

1.2.2  引物的合成与筛选   查阅面包果引物开

发、遗传多样性研究相关英文文献，参考 BELLIS

等 [16]开发的 50 对 SSR 引物（mAaCIR）和

WITHERUP 等[13]开发的 25 对 SSR 引物（MAA），

共 75 对。引物由上海立菲生物技术有限公司合成。 

1.2.3  PCR 扩增及聚丙烯酰胺凝胶电泳  PCR 扩

增采用 20 μL 体系：DNA 模板 2 μL，10×Buffer 

2 μL，正反向引物各 0.4 μL，dNTPs 0.4 μL，Taq
酶 0.3 μL，ddH2O 补足。扩增程序为：94 ℃ 5 min；

94 ℃ 30 s，50~62 ℃ 45 s，72 ℃ 45 s，35 个循

环；72 ℃ 10 min；12 ℃ 30 min。PCR 扩增产物

电泳检测方法参照吴刚等[20]的方法，用 8%变性

聚丙烯酰胺凝胶检测，在 150 U、2500 mA、500 W

条件下电泳 40~60 min。电泳结束后立即进行银染

显影，将胶板放入硝酸银染液（1 g 硝酸银+2 mL

甲醛+1 L ddH2O）中银染 25 min，胶板银染后再

放入氢氧化钠显影液（15 g 氢氧化钠+5 mL 甲醛+1 

L ddH2O）中显影至出现清晰条带。 

1.3  数据处理 

根据扩增条带的位置，有条带的读为“1”，无

条带的读为“0”。构建（0,1）矩阵表。采用 NTSYSpc 

2.1 软件对 30 份面包果资源进行聚类、主成分、遗

传相似系数分析，以非加权组平均法（unweighted 

pair-group method with arithmeticmeans, UPGMA）

进行聚类分析，绘制系统聚类图，并绘制三维散点

图。同时计算多态信息含量（polymorphic infor-

mation content, PIC）值，PIC 值等于 1 减去所有等

位基因频率的平方的总和，即 2

1

1
n

i

PIC Pi


  。Pi

为等位基因频率，n 为等位基因数。 

2  结果与分析 

2.1  SSR 标记筛选 

选取 5 份代表性面包果资源（XYS1、XYS6、

KML、LX、STH）用于引物筛选（部分引物筛选

见图 1）。从 75 对引物中筛选出 33 对（表 2）扩

增条带清晰、具有多态性的引物用于供试面包果

资源群体扩增。图 2 为选取的代表性 SSR 引物

MAA251 和 mAaCIR141 的扩增结果。 

2.2  SSR 标记多态性分析 

筛选出的 33 对 SSR 引物在 30 份面包果资源 
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图 1  部分标记筛选电泳图 
Fig. 1  Partially markers screening electropherogram 

 

 
 

M: 100 bp DNA ladder. 

图 2  MAA251（上）和 mAaCIR141（下） 

群体扩增电泳图 
Fig. 2  Amplification electrophoresis of MAA251 (top)  

and mAaCIR141 (bottom) populations 
 

表 2  筛选出的 SSR 引物 
Tab. 2  Screened SSR primers 

标记 
Locus 

正向引物(5–3) 
Forward primer (5–3) 

反向引物(5–3) 
Reverse primer (5–3) 

退火温度 

Annealing temperature/℃ 

mAaCIR33 CGGGTACAGGGTATTGGT AGGAGAGCGTTTGAGGAA 50 

mAaCIR48 CGAAATCGGAACAGAAAAC GTCCTTGGCTACTATAATCCCT 58 

mAaCIR53 GCAACACATTCATCAACA GACTCACCAAGACTTTATTACC 60 

mAaCIR75 CATTCTTGGGAAGAGTTGA ATAGCGGTGAAAATGGAA 50 

mAaCIR89 CCTGAGTAGGACAAAGACTGAA ATTGCGCTTTTCTTCCC 58 

mAaCIR90 GGGTGTCCTCGCCTC GGTGGATCATTCAGCAAA 58 

mAaCIR104 AAAATTGTGTTCCAGCCA CGTTTACAAAAGGGTAGGG 50 

mAaCIR111 TGCAGGCATCACGAAAC CTTCTGCATGAGCGGTG 58 

mAaCIR113 CCAGTAAGCTCCTTTACTACCA GCCAAGAGCCACGTAAA 50 

mAaCIR128 CAACCACTGATGGAGATAG ACAACACCGTTTACTGAAG 50 

mAaCIR130 ACACCTACCTCTTCGGG AGGTCTAATCCCAACCCT 50 

mAaCIR134 AGCTGCCAATGATCCC ATGTGAAAAGGTTGGATTTG 50 

mAaCIR141 TCAAGCCCCTCACTCAA ATGGCATAGCACAACACAA 50 

mAaCIR146 CTTGCACCATCGTCATTT GTTAATTGGAAGTTGTGTCTCC 50 

mAaCIR147 TGGCAAGAAAAGCCAAA GTTTCAACCACAGTCCAAAA 50 

mAaCIR149 CGACCGGGACCTAACA ACCTGGTGTCATTATCGTTTT 50 

mAaCIR152 TAGTTCTGGTATGGCATTTT AAAGGCACAGGGACTAAC 55 

mAaCIR172 GCTGTGAGAATGGTGTGG TCCGTCTTCGTACTGGTG 50 

mAaCIR192 TGGGCTATTAAATTGGACTTTGG GCATCATGTTTGATTGCAGTTT 50 

mAaCIR193 ACAAACCAACTCCGCCT GCCAGGGACGCATTT 55 

mAaCIR204 TTTAGGGTCCGTTGAAGA GAAGTCTTGTTATTTGTGGAAG 50 

MAA3 TGTTCTAGCTGCACGAATTATG CTTGAATCAAACAGGCCAATTA 60 

MAA54a AACCTCCAAACACTAGGACAAC AGCTACTTCCAAAACGTGACA 62 

MAA54b AACCTCCAAACACTAGGA AGCTACTTCCAAAACGTGACA 60 

MAA71 TTCCTATTTCTTGCAGATTCTC AGTGGTGGTAAGATTCAAAGTG 62 

MAA85 TCAGGGTGTAGCGAAGACA AGGGCTCCTTTGATGGAA 60 
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续表 2  筛选出的 SSR 引物 
Tab. 2  Screened SSR primers (continued) 

标记 
Locus 

正向引物(5–3) 
Forward primer (5–3) 

反向引物(5–3) 
Reverse primer (5–3) 

退火温度 

Annealing temperature/℃ 

MAA96 GGACCTCAAGGATGTGATCTC ACACGGTCTTCTTTGGATAGC 62 

MAA105 GTTGGGACACTGTGAACTATTC AAAAGCTAGTGGATTAGATGCA 60 

MAA140 CCATCCCCCATCTTTCCT TCCTCGTTTGCCACAGTG 60 

MAA145 CCAACGCATAGCCAAATC AAATCCCAAACCCAACGT 60 

MAA156 CTGGTGCTTCAGCCTAATG TCAGCGTCAAAGATAACTCG 60 

MAA178b GATGGAGACACTTTGAACTAGC CACCAGGGTTTAAGATGAAAC 62 

MAA196a GAATGTGAGAGATAAACTCC CGACAAAAAAACAAAGGAAGAC 60 

MAA251 ATCGTCTTTGTCACCACCAC ATAGCCGAGTAACTGGATGGA 60 

 
中共检测出 199 个多态性位点，平均为 6.030 个。

其中引物 MAA140 和 mAaCIR152 的多态性位点

最多，为 11 个；引物 mAaCIR130 的多态性位点

最少，为 1 个。除 MAA54b、MAA3、mAaCIR90、

mAaCIR113、mAaCIR130 外，其他引物扩增条带

的多态性比率均为 100%。SSR 引物的 PIC 值在

0.623~0.940 之间，平均为 0.865。PIC 值在 0.9 及

以上的引物有 11 对，占比为 33.33%（表 3）。SSR

标记 MAA54b、MAA178b、mAaCIR75、mAaCIR 

134、mAaCIR147、mAaCIR152、mAaCIR89 和

mAaCIR90 在不同类型面包果资源中具有特异性

扩增条带，扩增效果较好，具有较高的多态性。 

2.3  遗传相似系数分析 

由表 4 可知，30 份面包果资源的遗传相似系

数在 0.517~0.951 之间，平均遗传相似系数为

0.685。根据遗传相似系数可以看出不同种质资

源之间亲缘关系的远近，本研究所有供试种质资

源之间均存在不同程度的遗传差异。STH 与 YN

的遗传相似系数最小（0.517），表明遗传距离最

远，遗传差异最大；XYS3 与 XYS2 的遗传相似

系数最大（0.951），表明遗传距离最近，遗传差

异最小。同一种质资源内个体间也存在不同程度

的遗传差异，其中 ZZP 个体间差异最大，个体

间平均遗传相似系数为 0.626，最小遗传相似系

数为 0.532，最大遗传相似系数为 0.873；而

XYS1-3 个体间差异最小，平均遗传相似系数为

0.723，最小遗传系数为 0.585，最大遗传相似系

数为 0.922。 

2.4  聚类分析 

基于 33 对多态性标记，用 NTSYS 软件对 30

份面包果资源进行聚类，同时进行主成分分析

（principal component analysis, PCA），绘制三维

散点图。遗传相似系数聚类分析显示（图 3），在  

表 3  33 对 SSR 标记多态性分析 
Tab. 3  Polymorphism analysis of 33 pairs of SSR markers 

标记 
Locus 

扩增位点数
Number of 

amplification 
sites 

多态性位点 
Number of 

polymorphic 
sites 

多态性比率
Polymor-

phism  
ratio/% 

多态信息

含量 PIC

MAA105 3 3 100.00 0.769 

MAA85 7 7 100.00 0.906 

MAA140 11 11 100.00 0.935 

MAA251 7 7 100.00 0.914 

MAA54b 11 10 90.91 0.931 

MAA178b 4 4 100.00 0.837 

MAA196a 6 6 100.00 0.862 

MAA156 5 5 100.00 0.861 

MAA54a 8 8 100.00 0.904 

MAA145 6 6 100.00 0.880 

MAA71 6 6 100.00 0.897 

MAA3 3 1 33.33 0.706 

MAA96 7 7 100.00 0.900 

mAaCIR90 5 4 80.00 0.863 

mAaCIR111 10 10 100.00 0.940 

mAaCIR89 3 3 100.00 0.826 

mAaCIR48 5 5 100.00 0.849 

mAaCIR53 4 4 100.00 0.821 

mAaCIR75 6 6 100.00 0.895 

mAaCIR128 10 10 100.00 0.925 

mAaCIR134 6 6 100.00 0.892 

mAaCIR141 6 6 100.00 0.879 

mAaCIR33 3 3 100.00 0.785 

mAaCIR104 10 10 100.00 0.937 

mAaCIR113 3 2 66.67 0.769 

mAaCIR130 2 1 50.00 0.623 

mAaCIR146 6 6 100.00 0.890 

mAaCIR147 7 7 100.00 0.899 

mAaCIR152 11 11 100.00 0.928 

mAaCIR172 5 5 100.00 0.842 

mAaCIR192 5 5 100.00 0.874 

mAaCIR193 8 8 100.00 0.922 

mAaCIR204 6 6 100.00 0.887 

平均值 6.212 6.030 94.57 0.865 
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表 4  种质资源内个体间遗传相似系数 
Tab. 4  Genetic similarity coefficients among individuals within germplasm resources 

种质编号 
Germplasm 

No. 

最大遗传 

相似系数 
Maximum genetic 

similarity  
coefficient 

最小遗传 

相似系数 
Minimum genetic 

similarity 
 coefficient 

平均遗传 

相似系数 
Mean genetic simi-

laritycoefficient 

种质编号
Germplasm 

No. 

最大遗传 

相似系数 
Maximum  

genetic similarity
coefficient 

最小遗传 

相似系数 
Minimum genetic 
similarity coeffi-

cient 

平均遗传相似系数

Mean genetic simi-
larity coefficient 

ZZP 0.873 0.532 0.626 YDNXY1 0.873 0.585 0.691 

SLLK 0.922 0.571 0.699 YDNXY2 0.883 0.605 0.706 

W1 0.766 0.605 0.687 G1 0.932 0.659 0.708 

W3 0.771 0.580 0.689 G2 0.932 0.649 0.705 

LX 0.927 0.522 0.634 FJ 0.932 0.532 0.696 

XYS1 0.922 0.595 0.710 YN 0.859 0.517 0.680 

XYS2 0.922 0.529 0.691 SMY 0.844 0.610 0.688 

XYS3 0.951 0.522 0.683 KML 0.932 0.551 0.693 

XYS5 0.951 0.541 0.698 HJ5 0.902 0.532 0.641 

XYS6 0.927 0.546 0.690 XBL 0.756 0.551 0.633 

XYS1-3 0.922 0.585 0.723 SJBE 0.873 0.576 0.701 

STH 0.927 0.517 0.632 5-5 0.810 0.610 0.699 

SLM1 0.761 0.605 0.674 5-6 0.810 0.610 0.693 

SLM2 0.756 0.561 0.679 8-3 0.820 0.605 0.700 

YBG 0.917 0.595 0.718 8-4 0.844 0.590 0.690 

 
遗传相似系数为 0.713 时，硬面包果Ⅰ型（ZZP、

LX、STH、HJ5）和 XBL 聚为一类；无核型面包

果 SLLK、XYS2、XYS3、XYS5、XYS6 和 YN

聚为一类；硬面包果Ⅱ型（SLM2、YDNXY1、G1、

G2）聚为一类；来源于南太平洋岛国的硬面包果

Ⅱ型（W1、W3、SMY、8-4、8-3、5-5、5-6）聚

为一类；无核型面包果（XYS1、XYS1-3、YBG、

KML、SJBE、YDNXY2）和 FJ 为 1 个小组。面

包果 PCA 三维散点图（图 4）将面包果资源分为

5 个组，与聚类图一致。三维图能较好地将园林

栽培硬面包果Ⅰ型（ZZP、LX、STH、HJ5）和

XBL 与食用价值较大的无核型面包果和硬面包果

Ⅱ型区分开。 

3  讨论 

面包果起源于南太平洋岛国，它的传播历程

与南太平洋地区人类的迁徙历史密切相关。种质

资源遗传多样性研究是保护、研究和创新利用面

包果的重要步骤。WITHERUP 等[13]利用从面包果

基因组文库中开发的 25 对 MAA 引物评估了 354

份样本，不同种中检测到平均等位位点数为

1.90~7.86，平均观察杂合度（Ho）和期望杂合度

（He）分别为 0.15~0.55 和 0.20~0.62。ZEREGA

等[14]利用 19 对 MAA 引物评估 225 份面包果种质 

资源，平均等位位点数 11.632 个，PIC 值为 0.627，

He 为 0.441。GARDNER 等[15]从面包果叶绿体中

开发出 15 个 SSR 标记，不同种的平均等位位点

数为 2.200~2.533，无偏单倍体多样性为 0.147~ 

0.602。BELLIS 等[16]从面包果基因组 DNA 文库

中开发了 50 个 SSR 标记，PIC 值为 0.680。本研

究采用 33 对 SSR 引物对 30 份面包果资源进行扩

增，共检测出 205 个等位位点，平均为 6.212 个，

PIC 变化范围为 0.623~0.940，平均为 0.680，说

明选用的 33 对引物可较好地鉴定面包果种质资源

的遗传差异。遗传多样性可以揭示物种或居群的进

化历史，是物种适应新环境的基础，遗传多样性水

平越高，物种对新环境的适应能力就越强[19, 21]。已

有研究发现，菠萝蜜属包含 70 多个种，起源于南

太平洋岛国，香菠萝（A. odoratisimus）与 A. altilis，
A. camansi 和 A. mariannensis 属于同一个亚属，

具有较近的亲缘关系[22]，本研究中 XBL 和硬面包

果Ⅰ型（ZZP、LX、STH、HJ5）聚为一类，说明

与硬面包果Ⅱ型和无核型面包相比，A. odoratis-
simus 与硬面包Ⅰ型具有较近的亲缘关系。ZEREGA

等[12]利用 AFLP 标记绘制了 256 份面包果资源的

指纹图谱，认为面包果至少有 2 个起源中心，大

多数美拉尼面包果类型和原产地西亚和波利尼西

亚面包果品种是由 A. camansi 经过多代无性繁殖 
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图 3  30 份面包果资源树状聚类分析 
Fig. 3  Tree clustering analysis of 30 breadfruit resources 

 

 
 

图 4  面包果 PCA 三维散点图 
Fig. 4  Breadfruit PCA 3D scatter plot 

 
和选育而来，而大多数密克罗尼西亚面包果品种

由来源于 A. camansi 的面包果和 A. mariannensis
杂交而来。面包果整个驯化过程中代表性的资源

分别是：2 个野生祖先种 A. camansi 和 A. marian 
nensis，有核二倍体 A. altilis，无核三倍体 A. 
altilis，早期 A. altilis×A. mariannensis 杂交种，高

度驯化 A. altilis×A. mariannensis 杂交种[23-25]。A. 
camansi、A. mariannensis、A. altilis（2n）和早期

A.altilis×A.mariannensis 杂交种属于有核型面包

果，而 A. altilis（3n）和驯化 A.altilis×A. mari- 
annensis 杂交种（3n）是无核型面包果[6]，因此，

面包果资源的聚类与地理分布和引种来源地有

关。本研究中面包果样本引种于多个国家，样本

来源较丰富，能代表我国面包果现有的种植情况

和群体结构，聚类结果可将大多数资源根据区分

开。其中 XYS1-3、YBG、XYS1、XYS2、XYS3、
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XYS5 和 XYS6 等 7 份无核型面包果是 20 世纪 50

年代由越南、泰国、马来西亚和印度尼西亚等东

南亚归国华侨携带引进。聚类结果显示 XYS2、

XYS3、XYS5 和 XYS6 与 SLLK 和 YN 聚为一类，

因此推测这 4 份资源可能引种于越南；XYS1-3、

YBG 和 XYS1 与 KML、SJBE 和 YDNXY2 聚为

一类，结合我国面包果引种历史，推测 XYS1-3、

YBG 和 XYS1 可能引种于印度尼西亚。FJ 与

XYS1-3、YBG、XYS1、KML、SJBE 和 YDNXY2

等无核型面包果聚为一类，且与 KML 的遗传相

似系数为 0.932，结合本研究聚类结果与类型有

关，因此，推测 FJ 可能是无核型面包果。 

JONES 等[6]使用 57 个形态描述符描述了 221

份面包果资源，通过数量性状描述可以将资源分

为 A. camansi、A. mariannensis、A. altilis（2n），

A. altilis（3n），A. altilis×A. mariannensis（2n）和

A. altilis×A. mariannensis（3n）6 类，也可以将资

源分为来自美拉尼西亚、西波利尼西亚、东波利

尼西亚和密克罗尼西亚 4 个地方，置信水平均在

0.95。ZEREGA 等[12]利用 SSR 标记也可将资源依

据类型和区域分类。我国目前还没有面包果资源

形态性状描述的系统研究，因此，为更系统全面

地对我国面包果资源分类及亲缘关系鉴定，后续

需要多种表型性状结合分子标记进一步探讨。 
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