
热带作物学报 2023, 44(11): 22922304 
Chinese Journal of Tropical Crops     

                                  

收稿日期  2022-09-08；修回日期  2022-10-24 

基金项目  国家重点研发计划项目（No. 2019YFD1001103）；广西农业科学院科技发展基金项目（桂农科 2021JM126）。 

作者简介  唐玉娟（1987—），女，硕士，助理研究员，研究方向：杧果遗传育种。*通信作者（Corresponding author）：黄国

弟（HUANG Guodi），E-mail：1161737795@qq.com。 
 

基于 SSR 荧光标记的杧果种质资源遗传多样性分析及分子 

身份证构建 

唐玉娟1,2，罗世杏1,2，黄国弟1,2*，宋恩亮1，李日旺1,2，赵  英1,2，张  宇1,2，莫永龙1,2，
唐莹莹1,2 

1. 广西壮族自治区亚热带作物研究所，广西南宁  530001；2. 广西壮族自治区芒果产业绿色高效发展工程研究中心，广西

南宁  530001 

 
摘  要：丰富的种质资源是杧果新品种选育和产业发展的基础。为保护和利用杧果种质资源，本研究利用课题组前期

开发的 TP-M13-SSR 标记对杧果种质资源保护广西创新基地圃内保存的 145 份杧果地方品种、育成品种及其近缘野生

种进行遗传多样性分析和分子身份证构建。结果表明：12 对引物的平均观测等位基因数为 3.2838、平均观察杂合度（Ho）

为 0.5858、平均期望杂合度（He）为 0.6725、平均 Shannon 指数（I）为 1.3383、平均 Nei 基因多样性指数（Na）为 0.6702、

多态信息含量（PIC）分布范围在 0.5036~0.7827 之间，平均值为 0.6396，所有引物为高度多态性位点，说明 TP-M13-SSR

荧光引物可以为杧果的遗传多样性分析提供研究数据；145 份材料的遗传相似性系数变化范围为 0.5676~1.000，平均为

0.7417，其中爱文与印度杧 1 号遗传相似性系数为 1.000，扁桃杧田阳 20-2 与大头香杧、扁桃杧田阳 20-2 与硕帅杧、

金煌杧与桂热杧 10-1 的遗传相似性系数最小，均为 0.5676；在遗传相似性系数为 0.7060 时，145 份种质分为 2 个类群，

I 类群包括 108 份杧果和 20 份扁桃，种质数量最多，占总数的 88.9%，Ⅱ类群包括 17 份材料，全部为扁桃。在遗传相

似性系数为 0.7330 时，I 类群可进一步分为 5 个亚群，其中 I-1 和 I-3 亚群种质数量最多，占所有杧果的 91.92%，UPGMA

聚类分析表明扁桃未严格按照种属关系聚在一起，杧果的整体聚类结果与其地理来源基本一致；对 145 份材料的扩增

产物进行 SSR 荧光标记毛细管电泳检测获得指纹图谱，采用数字和字母相结合的编码方式获得分子身份证，通过分子

身份证进行种质鉴定，每一对引物可平均区分 12.4 份种质，鉴定率明显高于前人研究，表明 TP-M13-SSR 检测技术比

目前广泛采用的变性聚丙烯酰胺凝胶电泳检测技术在杧果种质鉴定上更具优势。本研究结果为杧果及其近缘种种质资

源的收集整理和新品种的选育提供科学依据。 
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Abstract: Abundant germplasm resources are the basis for mango variety breeding and industrial development. For bet-
ter protection and utilization of mango germplasm resources, the TP-M13-SSR marker developed by our team pre-

viously were used to analyze the genetic diversity and construct molecular ID of 145 mango germplasms containing 
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local cultivars, bred varieties and wild relative species, which stored in the nursery of Guangxi Innovation Base of 

mango germplasm resources conservation. The results showed that the average number of observed alleles for the 12 
primer pairs was 3.2838, the average observed heterozygosity (Ho) was 0.5858, the average expected heterozygosity (He) 

was 0.6725, the average Shannon index (I) was 1.3383, and the average Nei’s gene diversity index (Na) was 0.6702. The 
polymorphism information content (PIC) of the 12 primer pairs ranged from 0.5036 to 0.7827, with an average value of 

0.6396. All the primers were highly polymorphic sites. The result suggested that TP-M13-SSR primer could provide 
data support for genetic diversity analysis of mango. The genetic similarity coefficient of 145 materrials varied from 

0.5676 to 1.000, with an average of 0.7417. The genetic similarity coefficient between Irwin and Indian No. 1 was 1.000. 
The minimum genetic similarity coefficient was 0.5676, between M. persiciformis 20-2 and Dadouxiang mango, M. 
persiciformis 20-2 and Shuoshuai mango, Jinhuang mango and Guire 10-1 mango. All the 145 mango germplasms were 
divided into two groups when the genetic similarity coefficient was 0.7060. Group I contained 108 mango species and 

20 M. persiciformis species, accounting for 88.90% of the total number of germplasms. Group Ⅱ contained 17 speci-

mens, all of which were M. persiciformis species. Group I could be further divided into five subgroups when the genetic 

similarity coefficient was 0.7330, among which subgroups I-1 and I-3 were the most abundant, accounting for 91.92% of 
all mango germplasms. The results of UPGMA clustering analysis showed that M. persiciformis were not clustered 
strictly according to the species relationship, and the overall clustering result of mango germplasms was basically con-

sistent with its geographical origin. All the 145 materials were amplified by 12 pairs of SSR fluorescent primers to ob-
tain the fingerprint map, and the molecular ID was obtained by the assignment of numbers and letters combination. Each 

pair of primers could distinguish 12.4 germplasms on average, and the identification rate was significantly higher than 
that of previous studies, indicating that TP-M13-SSR had more advantageous than denaturing polyacrylamide gel elec-

trophoresis in mango germplasm identification. This study would provide scientific basis for the collection and utiliza-
tion of germplasm resources and variety breeding of mango. It is also proposed for molecular identification of bred va-

rieties, which is of great significance to the development of mango industry for providing methods for molecular identi-
fication and intellectual property of bred varieties. 
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我国是世界第二大杧果（Mangifera indica L.）
生产国，近年来，我国杧果产业快速发展，截至

2020 年，全国杧果种植面积达 32.3 万 hm2，产量

约 266 万 t，产值达 205.2 亿元（农业农村部农垦

局 2021 年统计数据），杧果产业已成为我国热区

主要农业支柱产业之一。丰富的种质资源是杧果

新品种选育和产业发展的基础，据统计，目前我

国保存有大约 1000 份杧果种质材料，保存量位

居世界第二[1]。面对如此庞大的种质数量，如何

有效进行鉴定区分及合理利用是目前亟待解决

的问题。 

形态学鉴定和分子标记鉴定是种质鉴定的常

用方法。形态学鉴定由于易受环境影响，且需要

鉴定者有一定的经验，在种质鉴定上存在难度。

而分子标记具有多位点性、高变异性和稳定性等

特点，被越来越广泛应用于种质鉴定。SSR（simple 

sequence repeats）标记具有操作简便、准确可靠，

重复性好等优点，被国际植物新品种权保护联盟

（UPOV）推选为 DNA 指纹图谱构建的首选标记

之一[2]。目前，SSR 标记在国内已应用于苹果[3]、

梨[4]、桃[5]、荔枝[6]等多种果树遗传育种研究的各

个领域，在杧果研究中也有相关报道，如黄丽芳

等[7]用筛选出的多态性引物对杧果实生资源进行

SSR-PCR 扩增，最终将 116 份资源划分为 4 个群

组；周立等[8]利用课题组开发的功能性 SSR 分子

标记对种质圃内的杧果材料进行遗传多样性分

析，将 43 个品种划分为 3 个组。 

分子身份证（molecular ID）是在 DNA 指纹

图谱的基础上提出的一种鉴定种质资源的方法，

即将指纹图谱进行编码赋值，使每一份种质拥有

一段特定的字符串，通过字符串对种质进行区分。

国外 OHTSUBO 等[9]利用 SSR 分子标记的方法构

建了水稻的分子身份证；PAN[10]利用 21 对 SSR

引物构建了 1025 份甘蔗种质资源的分子身份证

数据库。国内祁伟[11]较早地应用 ISSR 和 SRAP

分子标记分别绘制了红麻与蓖麻 DNA 指纹图谱，

并建立其分子身份证；在果树种质资源的分子身

份证研究上，则是艾呈祥等[12]较早地利用 10 对

SSR 引物构建了 38 份甜樱桃种质的指纹图谱，

将分子指纹赋值后建立品种的分子身份证，而后
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在桃 [13]、葡萄 [14]和梨 [15]等果树上也进行过此类

研究。目前关于杧果分子身份证研究较少，仅见

王明等[16]和姚全胜等[17]利用 SSR 引物通过变性

聚丙烯酰胺凝胶电泳检测方法构建数字化指纹

图谱。 

TP-M13-SSR 是近年发展起来的最新检测技

术，结合了 SSR 技术和荧光检测技术的特点，具

有高检测精度、高效率等优点，比目前广泛采用

的变性聚丙烯酰胺凝胶电泳检测技术准确性更

高、重复性更好，可以进行高通量 DNA 的指纹

品种鉴定。目前，基于 SSR 荧光标记的杧果种质

遗传多样性分析和分子身份证构建研究国内外尚

未见报道。本研究通过对杧果种质资源保护广西

创新基地圃内保存的 145 份杧果地方品种、育成

品种及其近缘野生种扁桃进行遗传多样性分析，

构建个体独特的分子身份证，以期实现杧果种质

资源的快速、准确区分，为杧果种质合理利用提

供指导。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

145 份种质均取自国家杧果种质资源保护广

西创新基地，包括 99 份杧果，36 份杧果近缘野

生种扁桃（表 1）。 
 

表 1  145 份种质编号和名称 
Tab. 1  Codes and names of tested 145 germplasms 

序号 
No. 

中文名 
Chinese name 

拉丁名 
Latin name 

产地 
Origin 

序号 
No. 

中文名 
Chinese name

拉丁名 
Latin name 

产地 
Origin 

1 汤米·阿琼斯 M. indica 美国 36 三蜜杧 M. indica 中国云南 

2 爱文 M. indica 美国 37 勐底红杧 M. indica 中国云南 

3 圣心 M. indica 美国 39 安宁红杧 M. indica 中国四川 

4 法斯西尔 M. indica 美国 40 菲杧 M. indica 中国云南 

5 海顿 M. indica 美国 41 云南矮杧 M. indica 中国云南 

7 布鲁斯 M. indica 美国 42 胭脂杧 M. indica 中国云南 

8 红凯特 M. indica 美国 43 杨杧 M. indica 中国云南 

11 杉林 1 号 M. indica 中国台湾 44 龙杧 M. indica 中国云南 

12 台农 1 号 M. indica 中国台湾 45 硕帅杧 M. indica 中国云南 

13 蜜桃杧 M. indica 中国台湾 46 红玉 M. indica 中国海南 

14 台农 2 号 M. indica 中国台湾 47 兴热 1 号 M. indica 中国海南 

15 台芽杧 M. indica 中国台湾 48 黄玉 M. indica 中国海南 

16 金煌杧 M. indica 中国台湾 49 金龙杧 M. indica 中国四川 

17 贵妃杧 M. indica 中国台湾 50 新红 2 号 M. indica 中国四川 

18 凤凰杧 M. indica 中国台湾 51 乳杧 M. indica 中国四川 

19 桂热杧 23 号 M. indica 中国广西 52 龙眼香杧 M. indica 中国四川 

21 农院 8 号 M. indica 中国广西 54 古巴大娃 M. indica 古巴 

22 象牙 22 M. indica 中国广西 55 太太杧 M. indica 古巴 

23 桂热杧 120 号 M. indica 中国广西 56 印度杧 902 号 M. indica 印度 

24 桂香杧 M. indica 中国广西 57 秋实 1 号 M. indica 印度 

25 柳州吕宋 M. indica 中国广西 58 印度杧 906 号 M. indica 印度 

26 桂热杧 16-1 号 M. indica 中国广西 59 椰香 M. indica 印度 

27 良余 1 号 M. indica 中国广西 60 龙井大杧 M. indica 中国海南 

28 桂热杧 07-1 号 M. indica 中国广西 61 南逗迈 4 号 M. indica 泰国 

29 桂热 4 号 M. indica 中国广西 62 永乐 1 号 M. indica 中国广西 

31 桂热杧 07-2 号 M. indica 中国广西 64 肯盛顿 M. indica 澳大利亚 

32 桂热杧 82 号 M. indica 中国广西 65 spooner M. indica 澳大利亚 

33 红苹杧 M. indica 中国广西 68 海豹杧 M. indica 印度 

35 虎豹牙 M. indica 中国云南 69 巴基斯坦 413 M. indica 巴基斯坦 
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续表 1  145 份种质编号和名称 
Tab. 1  Codes and names of tested 145 germplasms (continued) 

序号 
No. 

中文名 
Chinese name 

拉丁名 
Latin name 

产地 
Origin 

序号 
No. 

中文名 
Chinese name 

拉丁名 
Latin name 

产地 
Origin 

70 巴基斯坦 44 M. indica 巴基斯坦 127 云热 032 M. indica 中国云南 

71 越南红杧 M. indica 越南 129 龙州泰国杧 M. indica 中国广西 

73 奶油香杧 M. indica 越南 130 暹罗杧 M. indica 泰国 

74 三色杧 M. indica 越南 131 四合象牙 M. indica 中国广西 

75 沙华绿 M. indica 越南 133 越南西贡引 M. indica 越南 

77 缅甸红杧 M. indica 缅甸 135 艾普杧 M. indica 越南 

78 水英达 M. indica 缅甸 136 串杧 M. indica 中国广西 

79 秋杧 M. indica 缅甸 137 大三年杧 1 号 M. indica 中国云南 

81 瓦城红杧 M. indica 缅甸 139 田阳 20-2 M. persiciformis 中国广西 

83 泰引 1 号 M. indica 泰国 141 大头香杧 M. indica 中国云南 

84 农桑 M. indica 泰国 142 阳红 1 号 M. indica 中国云南 

86 金水仙 M. indica 泰国 143 大青蜜杧 M. indica 中国云南 

87 泰引 3 号 M. indica 泰国 145 白皮杧 M. indica 中国广西 

90 中山路 19-1 M. persiciformis 中国广西 147 田阳 20-5 M. persiciformis 中国广西 

91 百东大道 19-24 M. persiciformis 中国广西 148 马帅 M. indica 缅甸 

92 百东 19-29 M. persiciformis 中国广西 149 百色 20-4 M. persiciformis 中国广西 

96 澳洲象牙 M. indica 澳大利亚 150 田阳 20-4 M. persiciformis 中国广西 

97 桂热杧 2 号 M. indica 中国广西 151 田东 20-2 M. persiciformis 中国广西 

98 泰国 14 号 M. indica 泰国 152 百色 20-3 M. persiciformis 中国广西 

100 四季蜜杧 M. indica 泰国 153 田东 20-1 M. persiciformis 中国广西 

103 帕拉英达 M. indica 缅甸 154 田东 20-1 M. persiciformis 中国广西 

104 桂热杧 10-1 号 M. indica 中国广西 155 中山二路 M. persiciformis 中国广西 

105 印度杧 7 号 M. indica 印度 156 百东 19-17 M. persiciformis 中国广西 

106 田林 20-1 M. persiciformis 中国广西 157 百东 19-24 M. persiciformis 中国广西 

107 桂热杧 108 号 M. indica 中国广西 159 百东 19-22 M. persiciformis 中国广西 

108 印度杧 1 号 M. indica 印度 161 中山路 19-2 M. persiciformis 中国广西 

109 平孟冬杧 M. persiciformis 中国广西 162 百东 19-26 M. persiciformis 中国广西 

110 望谟 20-1  M. persiciformis 中国广西 164 望谟 20-25 M. persiciformis 中国广西 

111 桂热杧 290 号 M. indica 中国广西 165 恒宁 9-11 M. persiciformis 中国广西 

112 阿某杧 M. indica 缅甸 166 恒宁 19-1 M. persiciformis 中国广西 

113 秋实 2 号 M. indica 中国广西 167 铜鼓广场 19-2 M. persiciformis 中国广西 

114 扁桃 3 号 M. persiciformis 中国云南 169 恒宁 19-2 M. persiciformis 中国广西 

115 桂热杧 285 号 M. indica 中国广西 170 东坪 19-9 M. persiciformis 中国广西 

116 桂热杧 08-10 号 M. indica 中国广西 172 百西 19-1 M. persiciformis 中国广西 

117 马切苏 M. indica 缅甸 173 东坪 19-4 M. persiciformis 中国广西 

118 红象牙 M. indica 中国广西 174 田阳产业园 19-2 M. persiciformis 中国广西 

119 新德隆杧 M. indica 缅甸 175 田林 20-4 M. persiciformis 中国广西 

120 小红象牙 M. indica 中国广西 176 铜鼓广场 19-1 M. persiciformis 中国广西 

121 本地红花杧 M. indica 中国广西 178 凌云 20-4 M. persiciformis 中国广西 

122 云南土杧 M. indica 中国云南 180 右江财政局 19-1 M. persiciformis 中国广西 

123 桔橼杧 M. indica 中国四川 183 东坪 19-5 M. persiciformis 中国广西 

124 云南小菲杧 M. indica 中国云南 184 东坪 19-3 M. persiciformis 中国广西 

125 印度杧 5 号 M. indica 印度 186 百东大道 19-12 M. persiciformis 中国广西 

126 印度杧 6 号 M. indica 印度 
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1.2  方法 

1.2.1  基因组 DNA 提取  于 2021 年 9 月采集健

康杧果叶片、扁桃叶片，参照王家保等[18]的方法

提取 DNA 并进行检测。 

1.2.2  引物合成   课题组前期通过简化基因组

测序成功开发了杧果 SSR 标记（相关数据未发

表），从开发的引物中筛选出 12 对扩增条带清晰、

重复性好、稳定性高的 SSR 引物。实验所用 SSR

引物合成与加 M13 接头的 TP-M13-SSR 引物、5′

端带有荧光标记的 M13 正向引物（5′-CACGACG-

TTGTAAAACGAC-3′）均由上海生工生物工程有

限公司完成。      

1.2.3  PCR 扩增  PCR 扩增体系及程序参考高源

等 [19] 稍作修改。 PCR 反应体系：模板 DNA

（20 ng/μL）1 μL，带接头正向引物（10 μmol/L）

0.1 μL，带荧光基团的接头引物（10 μmol/L）

0.4 μL，反向引物（10 μmol/L）0.4 μL，2×Taq PCR 

Master Mix 5 μL，ddH2O 3.1 μL，共 10 μL。 

PCR 反应程序：95 ℃预变性 5 min；95 ℃变

性 30 s，62~52 ℃退火 30 s，72 ℃延伸 30 s，10

个循环，每个循环降 1 ℃；95 ℃变性 30 s，52 ℃

退火 30 s，72 ℃延伸 30 s，25 个循环；72 ℃延伸

20 min，4 ℃保存待用。 

PCR 扩增产物经过纯化后在美国 ABI3730 基

因测序仪上进行荧光检测，收集原始数据。 

1.2.4  数据统计与分析  利用 Gene Mapper 软件

3.0 分析 ABI 3730 收集的数据，利用 Pop Gen 32

和 Power Marker 3.25 软件计算遗传多样性指标和

多态性信息含量，利用 NTSYS 2.10 软件 UPGMA

方法进行聚类并构建聚类图。 

1.2.5  分子身份证构建  将每对引物获得的等位

基因数按从小到大顺序排列，依次从阿拉伯数字

1 开始赋值，超过 9 的从英文字母 A 开始赋值，

将每份种质在 12 个位点的等位基因按照赋值编

码表赋值，获得每份种质特有的字符串即分子身

份证。 

2  结果与分析 

2.1  荧光引物扩增结果多态性分析 

课题组前期通过简化基因组测序成功开发了

杧果 SSR 标记，从开发的引物中筛选出 12 对扩

增条带清晰、重复性好、稳定性高的 SSR 荧光引

物（表 2）。利用 12 对荧光引物对 145 份杧果种

质进行扩增，计算获得遗传多样性指标和多态性

信息含量（表 3）。12 对引物的观测等位基因数

在 3~11 之间，其中引物 Mgi061 和 Mgi135 最多

为 11，平均等位基因数为 6.25；有效等位基因数

在 2.2263~5.2468 之间，平均值为 3.2838；观察杂

合度（Ho）为 0.4122~0.6959，平均值为 0.5858；

期望杂合度（He）介于 0.5527~0.8003 之间，平均

值为 0.6725；Shannon 指数（I）介于 0.9815~1.9269

之间，平均值为 1.3383；Nei 基因多样性指数（Na）

介于 0.5740~0.8094 之间，平均值为 0.6702。多态

信息含量（PIC）分布范围在 0.5036~ 0.7827 之间，

平均值为 0.6396。上述结果表明，本研究筛选的

12 对引物在 145 份种质中的多态性较高。图 1 展

示了部分种质在荧光引物 Mgi061 中的毛细管电

泳图。 
 

表 2  引物相关信息 
Tab. 2  Characteristics of 12 polymorphic microsatellite makers 

序号 
No. 

引物 
Primer 

正向引物（5´–3´） 
 Forward primer sequence (5´–3´) 

反向引物（3´–5´） 
Reverse primer sequence (5´–3´) 

重复单元 
Repeat motif

1 Mgi026 GGTAAGTAATGTGAAGGGGAGGG ATTAGAGAAATGTCAATGACCAATTCA (AT)4 

2 Mgi037 CGTGAAAGCAAGAAGTTGTTATCT GAGGAAAGGAGAAGAAACCAATTAA (AC)7 

3 Mgi060 GTCCCCCTCACCCATAAAGC TCTCCTCAATAATGCTGCCCA (TCT)10 

4 Mgi061 GCTTGGCTCGGTTTGAATCC TGAACTTGCCCTTTAACCGT (TA)11 

5 Mgi070 GCCGAAATAGCAGAGTCAGA AGCTGCAGGATTCTGACAAGA (TTC)10 

6 Mgi073 GGGGGCACTGCTTTACTCAA ACACGATAACAGATCAGGCGT (AAG)6 

7 Mgi081 CTGAGCCCATAACCAGAGGC CCCTAGGTGGTCACATGAGG (CTT)7 

8 Mgi084 CGTCCTTGCGTACTCGATCA TTTGAAAACCACGCGCCAAT (TCT)5 

9 Mgi135 TCATGGGTCATTGGAGGAAAAGA ACTGTCATTCATCGCATAACGT (TA)8 

10 Mgi145 GCACACACTTTCTGTTCTCCA ACAATGGAAGTGCACCATGT (AAT)7 

11 Mgi154 GCGGAAAATAGTCTTTTGGCCA TGACTTTTTGTGCACGGATTT (ATT)9 

12 Mgi187 CCGCCATGACCATGAAAACG GCACTAATGTTCCCGCCAAC (AAT)6 
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表 3  12 个 SSR 位点的等位基因数和多态性信息 
Tab. 3  Number of alleles and polymorphism of 12 SSR loci 

引物 
Primer  

观测等位基因数 
Observed number 

of alleles 

有效等位基因数 
Effective number 

of alleles 

观测杂合度
Observation 

heterozygosity

期望杂合度
Expectations 

heterozygosity

Shannon 指数 
 Shannon 

information index

Nei 基因多样性

指数 Nei gene  
diversity 

多态信息含量
PIC 

Mgi026 5 2.8445 0.6824 0.6506 1.1713 0.6484 0.5783 

Mgi037 7 2.4560 0.5782 0.5949 1.1828 0.5928 0.5350 

Mgi060 4 3.0061 0.6959 0.6696 1.2031 0.6673 0.6044 

Mgi061 11 5.2468 0.5385 0.8129 1.9269 0.8094 0.7827 

Mgi070 6 4.4776 0.7800 0.7793 1.5961 0.7767 0.7368 

Mgi073 6 3.0426 0.5067 0.6736 1.3660 0.6713 0.6320 

Mgi081 3 2.5521 0.5235 0.6102 1.0162 0.6082 0.5391 

Mgi084 4 2.2263 0.4933 0.5527 1.0182 0.5508 0.5036 

Mgi135 11 3.6364 0.4122 0.7275 1.6192 0.7250 0.6792 

Mgi145 5 2.6361 0.5772 0.6227 1.1888 0.6206 0.6681 

Mgi154 9 4.9342 0.6316 0.8003 1.7889 0.7973 0.7630 

Mgi187 4 2.3473 0.6096 0.5760 0.9815 0.5740 0.6524 

平均 6.25 3.2838 0.5858 0.6725 1.3383 0.6702 0.6396 

 

 
 

图 1  部分种质在引物 Mgi061 中的扩增图 
Fig. 1  Amplification maps of some germplasms in primer Mgi061 
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2.2  杧果种质亲缘关系分析 

基于 SSR 荧光标记扩增结果，用 NTSYS 2.10

软件构建遗传聚类图（图 2）。在遗传相似性系

数为 0.7060 时，供试 145 份材料分为 2 个类群，

I 类群包含 109 108 份杧果和 20 份扁桃，种质数

量最多，占总数的 88.90%；Ⅱ类群包括 17 份材

料，全部为扁桃。 

在遗传相似性系数为 0.7330 时，I 类群分为 5

个亚群，I-1 亚群为 5 个亚群中种质数量最多的一

个，包含 13 份扁桃和 51 份杧果，杧果有来自美

国的汤米阿琼斯、爱文、圣心、法斯希尔、海顿、

红凯特，缅甸的水英达、阿某杧、新德隆、帕拉

英达、马帅，印度的 903、1 号、秋实 1 号，中国

广西桂热系列和龙州泰国杧、农院 8 号、良余 1

号、白皮杧、小红象牙、象牙 22 号、象牙、桂青

杧、秋实 2 号，中国云南的云热 302、阳红 1 号、

勐底红杧、胭脂杧、云南矮杧、红苹、三蜜杧、

杨杧，越南的奶油香杧实生、三色杧、越南西贡

引，中国台湾的台农 1 号、杉林 1 号，古巴的大

娃杧，中国四川的安宁红杧，泰国的暹罗杧，海

南的兴热 1 号。I-2 亚群较少只有 4 份材料，即中

国广西的桂热杧 120 号，中国四川的新红 2 号，

古巴的太太杧，缅甸的马切苏；I-3 亚群包括 40

份材料，其中扁桃 6 份，其余 34 份杧果分别是中

国台湾蜜桃杧、台农 2 号、台牙杧、金煌杧、贵

妃杧、凤凰杧，泰国的泰引 1 号、3 号、泰国 14

号、南逗迈 4 号、四季蜜杧、农桑，印度 5 号、6

号、906 号，中国广西的串杧、桂热杧 08-10、四

合象牙、本地红花杧、永乐 1 号，中国云南的虎

豹牙、龙杧、菲杧、大青蜜杧、土杧，越南沙华

绿、艾普、红杧，澳大利亚青杧，中国海南红玉，

印尼海豹，巴基斯坦 413，中国四川的桔橼杧。I-4

亚群包括 10 份材料，来自中国四川的金龙、龙眼

香杧、乳杧，中国云南的大头香杧、三年杧 1 号、

硕帅杧，中国广西的柳州吕宋、桂热 4 号，缅甸的

秋杧，印度的椰香；I-5 亚群包括 10 份种质，扁桃

1 份，美国布鲁斯，印度杧 7 号、澳大利亚肯盛顿、

spooer，巴基斯坦 44，泰国金水仙，中国云南小菲

杧，中国海南黄玉，中国广西桂热杧 07-2。 

遗传相似性系数是反映种质亲缘关系远近的

重要指标。本研究计算得到各种质间遗传相似性

系数变化范围为 0.5676~1.000，平均为 0.7417。

其中爱文与印度杧 1 号遗传相似性系数为 1.000，

说明在 145 份材料中爱文和印度杧 1 号之间亲缘

关系最近，遗传差异很小；扁桃田阳 20-2 与大头

香杧和硕帅杧、金煌杧与桂热杧 10-1 的遗传相似

性系数最小，都为 0.5676，说明在 145 份材料中

扁桃田阳 20-2 与大头香杧和硕帅杧、金煌杧与桂

热杧 10-1 之间亲缘关系最远，遗传差异相对较大。 

2.3  杧果种质分子身份证构建 

将每对引物获得的等位基因数按从小到大顺

序排列，依次从阿拉伯数字 1 开始赋值，超过 9

的从英文字母 A 开始赋值，未获得等位基因位点

的标记为 0，将每份种质在 12 个位点获得的等位

基因按照赋值编码表（表 4）赋值，获得每份种

质特有的字符串即分子身份证。例如荧光引物

Mgi154 在供试材料中共获得 8 个等位基因片段，

其中最小片段为 212 bp 标记为 1，最大片段 274 bp

标记为 8，即可得到每份材料在引物 Mgi154 的字

符串。以供试材料台农 1 号为例，在 12 个位点获

得的等位基因为别 119、124、158/167、177、113/ 

131、216/219、152/155、216/222、293、233/239、

253/274、296，其对应赋值为 44、22、34、11、

15、34、23、13、11、24、28、11，即台农 1 号

的分子身份证为 442234111534231311242811，各

供试材料的分子身份证见表 5。12 对荧光引物可

区分 145 份供试材料，鉴定率达到 100%。 

3  讨论 

TP-M13-SSR 技术是近年发展起来的最新检

测技术，它结合了 SSR 技术和荧光检测技术的特

点，解决了传统的聚丙烯酰胺凝胶电泳技术检测精

度和效率低的问题。该技术已成功运用于苹果[20]、

梨[21]等果树的亲缘关系及种质鉴定领域，目前尚

未见此技术应用于杧果研究。本研究利用 12 对

TP-M13-SSR 荧光引物对 145 份杧果种质及其近

缘野生种进行扩增，引物多态性分析结果显示 12

对引物 PIC 分布范围在 0.5036~0.7827 之间。PIC

是衡量基因变异程度高低的多态信息含量指标，

当 PIC>0.5 时，该引物为高度多态基因座[22]。本

研究选取的 12 对荧光引物 PIC 值均高于 0.5，所

有引物为高度多态性位点，12 对引物 PIC 平均值

为 0.6396，此结果高于王明等[16]（0.49）和 NAZISH

等[23]（0.398）的研究结果，低于周立等[8]（0.661）

和 DILLON 等 [24]（0.720）的研究结果，说明

TP-M13-SSR 荧光引物可以为杧果的亲缘关系分析

及种质鉴定提供研究数据。 
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图 2  145 份种质遗传聚类图 
Fig. 2  Dendrogram of 145 germplasms 
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表 4  等位基因赋值标准 
Tab. 4  Alleles encoded standard 

引物 
Primer 

编码 Code 

1 2 3 4 5 6 7 8 9 A B 

Mgi026 111 115 117 119 121       

Mgi037 122 124 126 142 146 148 156     

Mgi060 152 155 158 167        

Mgi061 177 181 183 187 189 195 197 210 212 224 226 

Mgi070 113 116 125 128 131 140      

Mgi073 205 213 216 219 223 228      

Mgi081 149 152 155         

Mgi084 216 219 222 225        

Mgi135 293 395 297 299 301 314 316 328 330 336 338 

Mgi145 227 233 236 239 242       

Mgi154 212 253 256 259 265 268 271 274    

Mgi187 296 299 302 305        
 

表 5  145 份种质分子身份证 
Tab. 5  Molecular identity of 145 germplasms 

序号 
No. 

种质名称 
 Germplasm name 

分子身份证编码 
 Molecular ID 

序号 
No. 

种质名称 
 Germplasm name 

分子身份证编码 
 Molecular ID 

1 汤米·阿琼斯 242434221522231144225522 36 三蜜杧 242414221433222314223323 

2 爱文 442433005522221145242212 37 勐底红杧 242434221612232244245612 

3 圣心 242434225512231133442612 39 安宁红杧 242233225522221444220012 

4 法斯西尔 242434225522231245247722 40 菲杧 222324453422112311246622 

5 海顿 442244335612331244242612 41 云南矮杧 222411001522222233452212 

7 布鲁斯 242644231514332244242611 42 胭脂杧 222434BB5512221244222222 

8 红凯特 242444225524331244225511 43 杨杧 222213AA4422233322253923 

11 杉林 1 号 442634225524331133246612 44 龙杧 242324151333112211240022 

12 台农 1 号 442234111534231311242811 45 硕帅杧 222314334422132311253823 

13 蜜桃杧 243644563512131214240012 46 红玉 242423153555122414442612 

14 台农 2 号 243634451512131211242612 47 兴热 1 号 442234451523221214222612 

15 台芽杧 143634253512132214242312 48 黄玉 242400001413132314220000 

16 金煌杧 123424563524122213242612 49 金龙杧 242244233522232444342222 

17 贵妃杧 143634253524131214222612 50 新红 2 号 112234561312232314352212 

18 凤凰杧 144624225524232234222212 51 乳杧 1222125645243322AA352223 

19 桂热杧 23 号 244434453525221314222211 52 龙眼香杧 242214224524332200352222 

21 农院 8 号 442413223522232455242722 54 古巴大娃 122234221524221134242522 

22 象牙 22 号 122234561424122214223622 55 太太杧 241134991312231244347712 

23 桂热杧 120 号 142213564522233444252712 56 印度杧 902 号 222433221522221244245522 

24 桂香杧 442434003522222455440011 57 秋实 1 号 442433005522221444240000 

25 柳州吕宋 442214223522332288252222 58 印度杧 906 号 242244001323132211252912 

26 桂热杧 16-1 号 242424001544222216242612 59 椰香 1222138815241322AA222612 

27 良余 1 号 142233225524221134246712 60 龙井大杧 242234221424221244445512 

28 桂热杧 07-1 号 122213221133222344223312 61 南逗迈 4 号 222323563323112211246812 

29 桂热 4 号 242212224522132211452323 62 永乐 1 号 242214564422222244223612 

31 桂热杧 07-2 号 242444335612231144440000 64 肯盛顿 122214243614231244226711 

32 桂热杧 82 号 142423001522123444442213 65 spooner 122214253614231244226711 

33 红苹杧 442234001544221256452212 68 海豹杧 242324451333112211243622 

35 虎豹牙 222444451323122414236712 69 巴基斯坦 413 122244451344232244226624 
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续表 5  145 份种质分子身份证 
Tab. 5  Molecular identity of 145 germplasms (continued) 

序号 
No. 

种质名称 
 Germplasm name 

分子身份证编码 
 Molecular ID 

序号 
No. 

种质名称 
 Germplasm name 

分子身份证编码 
 Molecular ID 

70 巴基斯坦 44 222244251314112244552614 127 云热 032 222413221524232244242222 

71 越南红杧 242334001413112245243622 129 龙州泰国杧 242213225522232244242522 

73 奶油香杧实生 222434561111331144246712 130 暹罗杧 242413561522231255443723 

74 三色杧 142434561544221245226712 131 四合象牙 142324003522222234240012 

75 沙华绿 242334661333132245226622 133 越南西贡引 2422134A4544222315256623 

77 缅甸红杧 142634153314332213226612 135 艾普杧 242344003423112215240022 

78 水英达 2224132A1422222314453313 136 串杧 123424563524122213240012 

79 秋杧 1222140034221322AA557712 137 大三年杧 1 号 242211003423332211253323 

81 瓦城红杧 2222132A1422231344225922 139 田阳 20-2 444434565511221135242711 

83 泰引 1 号 122224453323112311443812 141 大头香杧 242211881434132311353611 

84 农桑 222324563422112311446814 142 阳红 1 号 242434225522231244445612 

86 金水仙 442334BB4613132214442611 143 大青蜜杧 440044334424122311226611 

87 泰引 3 号 240034353422122211446811 145 白皮杧 144444001522222255246611 

90 中山路 19-1 252434471323122211127912 147 田阳 20-5 222414004611131214226722 

91 百东大道 19-24 224434561512221234222612 148 马帅 2422134A4522222324220012 

92 百东 19-29 122244451334122214226912 149 百色 20-4 45121356242223229A147712 

96 澳洲象牙 242323453423332211243612 150 田阳 20-4 442234451555122415247922 

97 桂热杧 2 号 244434005522231445247722 151 田东 20-2 142244003445222214220012 

98 泰国 14 号 222744453423112311340012 152 百色 20-3 224433221322222244246722 

100 四季蜜杧 242314451122122215452623 153 田东 20-1 221214002425222277226723 

103 帕拉英达 122413221423221344226623 154 田东 20-1 -12434003533122200000000 

104 桂热杧 10-1 号 221233221412221324223723 155 中山二路 19-1 452434451223122311232813 

105 印度杧 7 号 142214221334232244242611 156 百东 19-17 122434564555221244232712 

106 田林 20-1 44121100352223229A127723 157 百东 19-24 242244451335122311232912 

107 桂热杧 108 号 122434221422121214223522 159 百东 19-22 142434001322231255222612 

108 印度杧 1 号 442433005522221445242212 161 中山路 19-2 441214771255122217120022 

109 平孟冬杧 242444335612231144445622 162 百东 19-26 142434561544231255226712 

110 望谟（土）20-1 222244224445232211232312 164 望谟 20-25 242244451333122311226911 

111 桂热杧 290 号 142213001522121244442222 165 恒宁 19-11 252434471233122211122823 

112 阿某杧 442233003522221444222222 166 恒宁 19-1 441134452325122311222822 

113 秋实 2 号 242413004522221314452212 167 铜鼓广场 19-2 251214772322232278227923 

114 扁桃 3 342533003324222233224411 169 恒宁 19-2 451234472325122211238912 

115 桂热杧 285 号 442434225524231244242211 170 东坪 19-9 251114471233222217222723 

116 桂热杧 08-10 号 244424563544121214246612 172 百西 19-1 252433222522222247146823 

117 马切苏 242633333514232314332722 173 东坪 19-4 45121177342222227A147712 

118 红象牙 222433561522222244246622 174 田阳产业园 19-2 251413563522222247246722 

119 新德隆杧 12223422552422236B456613 175 田林 20-4 122224254522332311232912 

120 小红象牙 243434561512121314242522 176 铜鼓广场 19-1 454414772323122211228922 

121 本地红花杧 242244451335122311230012 178 凌云 20-4 252434002355222317222713 

122 云南土杧 222244004445222244236622 180 右江区财政局 19-1 454434001223122311222812 

123 桔橼杧 241211451112222314232223 183 东坪 19-5 221433222522222247226822 

124 云南小菲杧 242213BB16133322AA242513 184 东坪 19-3 151234563524222255126822 

125 印度杧 5 号 142244223412122244222311 186 百东大道 19-12 142444005522221155246712 

126 印度杧 6 号 242244001323132211250012    
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本研究利用 12 对 SSR 荧光引物对 145 份材

料进行扩增，计算得到各种质间遗传相似性系数

变化范围为 0.5676~1.000，平均为 0.7417，可见

种质间的遗传差异较大，亲缘关系较远。扁桃是

我国特有的杧果近缘野生种，其表型性状与杧果

不同。在遗传相似性系数为 0.7060 时，17 份扁桃

独聚为Ⅱ类，其余 19 份未按照种属关系聚在一

起，而是与来自中国广西和云南的杧果交叉相聚

于 I 类群，这与谢江辉等[25]和罗海燕等[26]的研究

结果相似，究其原因可能是杧果存在适应性进化，

其与不同种源的扁桃基因相互渗透，引起种源基

因的异质性。在遗传相似性系数为 0.7330 时，可

进一步将 I 类群分为 5 个亚群，其中 I-1（包含 51

份杧果种质）和 I-3（包含 40 份杧果种质）2 个

亚群种质数量最多，占所有杧果种质（共计 99 份）

的 91.92%。I-1 亚群中杧果种质主要来自美国、

印度、缅甸、中国广西和云南（共计 42 份，占

82.35%），I-3 亚群主要来自中国台湾、泰国、越

南、印度、中国广西和云南（共计 29 个，占

80.56%），可见供试种质的整体聚类结果与其地

理来源基本一致。聚类结果也同时反映了杧果品

种（系）的选育历史，爱文来自美国佛罗里达州，

其亲本未知，本研究中爱文和印度杧 1 号之间的

相似性系数为 1.000，说明二者之间的遗传差异很

小，美国佛罗里达州杧果品种多是从印度品种后

代选育而来，推测爱文可能是印度杧 1 号的后代；

台农 1 号是美国海顿和爱文的杂交后代，三者亲

缘关系很近，相似性系数分别为 0.7838、0.8243、

0.8514，一起聚在 I-1 亚群；乳杧是龙眼香杧的实

生后代，二者相似性系数为 0.8373，共同聚在 I-4

亚群，这一结果与罗世杏等[27]的研究结果相同；

台湾蜜桃杧是爱文的杂交后代，本研究中二者聚

在不同亚群，蜜桃杧与其他来自中国台湾的品种

如台农 2 号、台牙杧、金煌杧、贵妃杧等聚在 I-3

亚群，爱文与其来源相同的美国品种圣心、红凯

特等聚在 I-1 亚群，出现这一结果的原因可能是

杧果在长期开放授粉和自然选择的条件下，培育

的新品种在很好适应各个育种地自然条件的同

时，也拥有了相似的遗传基础，因而形成了因地

而异的品种群[28]。 

分子身份证是在 DNA 指纹图谱的基础上提

出的一个概念，即将指纹图谱进行编码赋值，可

以更加简单明了地识别和检索种质资源，是鉴定

种质资源的一种方法。目前，果树种质资源的分

子身份证研究较少[29-31]，关于杧果分子身份证研

究仅见 2 项，即王明等[16]利用 7 对 SSR 引物产生

的指纹图谱信息区分 30 个杧果品种，每一对引物

可平均区分 4.28 个品种；姚全胜等[17]以 4 对核心

SSR 引物指纹图谱鉴别 11 个杧果品种，每一对引

物可平均区分 2.75 个品种。TP-M13-SSR 是近年

发展起来的最新检测技术，结合了 SSR 技术和荧

光检测技术的特点，具有高检测精度、高效率等

优点，前人研究表明该技术比目前广泛采用的变

性聚丙烯酰胺凝胶电泳检测技术准确性更高、重

复性更好、效率更高[32-34]。本研究利用 12 对 SSR

荧光引物对 145 份材料进行扩增获得指纹图谱，

采用数字和字母相结合的编码方式获得分子身份

证，通过分子身份证进行种质鉴定，每一对引物

可平均区分 12.4 份种质，鉴定率明显高于王明和

姚全胜，由此可见荧光 SSR 引物在杧果种质鉴定

上更具优势。 
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