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摘  要：由于黑老虎种质的特异性评价以其果实及经济性状为主，未结实时仅依据形态性状较难区分，因此，构建黑

老虎 DNA 指纹图谱有助于黑老虎种质的快速精准鉴定。选择 15 对引物对 20 个黑老虎品系进行 SSR 分析，依据 Nei’s

（1972）遗传距离，采用非加权组平均法（UPGMA）进行聚类分析，通过位点间的组合构建 SSR 指纹图谱。结果表

明：15 对引物在 20 个黑老虎品系中共扩增出 15 个位点 75 个等位基因，每个位点的等位基因数为 2~15，其 Shannon

信息指数（I）为 0.199~2.456，多态信息含量（PIC）为 0.095~0.894。20 个品系间遗传相似系数为 0.328~0.891，基于

UPGMA 聚类可分为 2 个类群。所有 15 个位点均不能单独完全区分 20 个黑老虎品系，以 KCZ023 位点的区分能力最

强；KCZ023 与 KCZ135、KCZ023 与 KCZ100 以及 KCZ023 与 KCZ147 的 2 位点组合以及 28 个 3 位点组合能够将 20

个品系完全区分。20 个黑老虎品系的遗传多样性较丰富，应用 3 个 2 位点组合和 28 个 3 位点组合能够完全区分各品系，

该研究结果可为黑老虎种质鉴定以及杂交亲本选配提供科学依据。 
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SSR Fingerprinting for 20 Kadsura coccinea Clones 
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Abstract: It is normally difficult to distinguish germplasms of Kadsura coccinea with morphological traits before they 

bear fruits because the evaluations on the specificity are mainly based on fruit and economic traits. Establishing DNA 
fingerprinting profile is useful for rapid and accurate identification of K. Coccinea germplasms. SSR analysis for 20 

clones of K. coccinea was conducted using 15 pairs of primers, the clones were clustered based on Nei’s (1972) genetic 
distance by UPGMA clustering method, and SSR fingerprinting profile was established through combinations of some 

markers. 15 pairs of primers produced 75 alleles at 15 loci from 20 clones of K. coccinea, with two to 15 alleles per 
locus, the Shannon diversity index varied from 0.199 to 2.456, polymorphic information index from 0.095 to 0.894, and 

genetic similarity coefficient from 0.328 to 0.891. The 20 clones could be divided into two groups by the UPGMA clus-
tering method. All the 15 loci could not distinguish 20 clones separately, among which KCZ023 showed the strongest 

ability to distinguish. Two-loci combinations of KCZ023 with KCZ135, KCZ100 or KCZ147 as well as 28 three-loci 
combinations could distinguish all the 20 clones separately. The 20 clones of K. coccinea show abundant genetic diver-

sity, and can be fully distinguished by any of three two-loci combinations or 28 three-loci combinations. The findings 
would provide evidences for germplasm identification and hybrid parent selection. 
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黑老虎（Kadsura coccinea）俗称冷饭团，为 五味子科（Schisandraceae）南五味子属一种常绿
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木质藤本植物。黑老虎是一种食药兼用的新型珍

稀水果，具有较高的药用价值和营养保健功效，

而且其果形奇特、果期长，亦具有独特的观赏价

值，在中药材、水果和食品以及园林绿化美化等

方面颇具发展潜力[1]。近年来，随着其果实和相

关产品在国内市场不断走俏，黑老虎在湖南、广

西、贵州和云南等省（区）得到大力发展，一些

市（县）形成了产业化发展格局，有力推动了国

家乡村振兴战略的实施。尤其在湖南通道县，黑

老虎的种植规模迅速扩大，并且获评国家地理标

志农产品[2]。在黑老虎的规模发展过程中，科研

人员开展了黑老虎新种质的挖掘和选育研究，并

通过嫁接推广应用。目前已涌现出一批在果形、

果色、口感、早实性等方面具特异性的品种（系）。 

由于黑老虎的种质特异性，以果实及其经济

性状为主，加之生长环境导致的营养器官形态变

异也较大，在结实前依据形态性状较难鉴别。由

于 DNA 标记不受环境和发育时期的影响，构建

DNA 指纹图谱是一种快速且准确的途径[3]。SSR

标记具有多态性高、共显性遗传、测试操作简单、

结果重复性好等优点，被国际植物新品种权保护

联盟（International Union for the Protection of New 

Varieties of Plants, UPOV）确定为构建植物品种

（系）DNA 指纹数据库的首选标记[4]，已在宝巾

花[5]、梨属[6]、仁用杏[7]、核桃[8]、薄壳山核桃[9]、

苦参[10]以及杨树[11-12]等观赏、食用、药用以及材

用植物品种（系）DNA 指纹图谱上得到广泛应用。

本研究应用 SSR 标记技术分析湖南省选育的 20

个黑老虎品系的遗传多样性，探明其亲缘关系，

构建 SSR 指纹图谱，旨在为黑老虎品种（系）鉴

定以及新品种（系）选育与创制提供科学依据。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

20 个黑老虎品系来自湖南省通道县独坡镇虾

团村、芷江县大树坳乡竹坡村和芷江县三道坑镇

芷溪村（表 1）。其中，通道县独坡镇虾团村自 2004

年以来开始发展黑老虎，建立了平宽黑老虎专业

合作社，湖南省植物园与当地种植大户合作收集、

保存了大量黑老虎种质资源，部分品系即来自该

种质资源圃；其他品系是利用芷江县大树坳乡竹

坡村和三道坑镇芷溪村天然次生林内的黑老虎优

株经嫁接而获得。部分品系特征见图 1。对每个

品系采集其嫩叶，用硅胶（质量比为 1∶10）干

燥带回实验室。 
 

表 1  20 个黑老虎品系基本信息 
Tab. 1  Information of 20 K. coccinea clones 

编号
No.

品系
Clone

来源 
Source 

特征描述 
Specific description

 1 TD07 通道县独坡镇虾团村 虎绿 

 2 TD08 通道县独坡镇虾团村 高产 

 3 TD19 通道县独坡镇虾团村 方形果、高产 

 4 TD21 通道县独坡镇虾团村 黄果、叶厚、高产 

 5 TD22 通道县独坡镇虾团村 叶厚、叶大、高产 

 6 TD23 通道县独坡镇虾团村 高产 

 7 TD40 通道县独坡镇虾团村 果大、粉红色、高产

 8 TD41 通道县独坡镇虾团村 果实青色(青果) 

 9 TD42 通道县独坡镇平宽村 长形果 

10 TD43 通道县独坡镇平宽村 肉多、果甜 

11 TD44 通道县独坡镇平宽村 早熟 

12 TD45 通道县独坡镇平宽村 果紫黑色 

13 TD46 通道县独坡镇平宽村 果粉色、果甜 

14 TD47 通道县独坡镇平宽村 早熟 

15 TD50 通道县平宽基地 长形果 

16 TD51 通道县平宽基地 果大、高产 

17 TD52 通道县平宽基地 虎绿 

18 TD54 通道县平宽基地 果大 

19 ZJ34 芷江县大树坳乡竹坡村 高产 

20 ZJ40 芷江县三道坑镇芷溪村 黄果、高产 

 

1.2  方法 

DNA 提取和 SSR 分析。采用改良的 CTAB

法[13]提取 DNA，从前期开发的 28 对 SSR 引种中

选择 15 对（表 2），应用 M13-tailed 引物法进行

SSR 分析[1]。采用 10 μL 的 PCR 扩增反应体系：

DNA 模板 50 ng，dNTPs 150 μmol/L，MgCl2 

2.0 μmol/L，M13 荧光标记引物 0.5 μmol/L，M13

荧光标记的正向引物 0.5  μmol/L，反向引物

0.5 μmol/L，1×PCR 缓冲液以及 Taq DNA 聚合酶

0.04 U/μL。PCR 缓冲液和 Taq DNA 聚合酶由天

根生化科技（北京）有限公司生产。在 PCR 扩增

仪 Master cycler Gradient Thermal Cycler (Eppen-

dorf)上进行扩增反应，其程序为：4 min 94 ℃预

变性；30 s 94 ℃变性，30 s 60 ℃退火，30 s 72 ℃

延伸，循环 30 次；10 min 72 ℃延伸。选用 GeneScan 

500 LIZ Size Standard（Applied Biosystems, USA）

为内标，采用 3730XL 自动测序仪（Applied Bio-

systems, USA）检测 PCR 产物的多态性。应用 
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图 1  部分黑老虎品系特征 
Fig. 1  Part clones of K. coccinea showing their characteristics 

 
表 2  15 对 SSR 引物信息 

Tab. 2  Information of 15 SSR primer pairs 

位点 
Loci 

引物序列（5‒3） 

Primer sequence (5‒3) 
重复序列 

Repeat motif 
片段大小 

Allele size/bp 

KCZ023 F: ACATGAGAAAAGAGGGTTTGGGA; R: CACGTGTATTCAAATTCTCGGCA (GA)7 103~129 

KCZ029 F: TATGAGCTGGAAAACACCCGAG; R: TCAACTGGATTTGCGAAATGGT (AAG)7 105~120 

KCZ031 F: GGAACGAACCTCTTCTGTTGGA; R: TCGATTGTTTGTATTGGAAGAGTCC (ATT)7 218~227 

KCZ035 F: ATCAATCGAACTGGGCAATCCA; R: TTGTAAACACACCAATCGGCAC (TAA)7 191~203 

KCZ036 F: AAAGGGAATAAGTGGGAGGCAG; R: AAAGGAGCAGTGGTTTCCATCT (TCT)7 214~229 

KCZ038 F: AGGTGCTATGCATGTCTCTAGC; R: GGGCCCTTATCGGATCTCAGA (ATC)7 206~218 

KCZ057 F: ACAAGGGTACGACGATAATGAAGA; R: TGTTAAAGATGAAAAGCATTGGCA (ACAT)7 102~114 

KCZ058 F: TGGAGAGATTTGTTTCGATCGA; R: AGGTAGTAGGTTAAGGGTAACATCA (TAAA)7 226~234 

KCZ059 F: ACCCAATTCCTATGGGTTTCAT; R: CCAGAAAACTGATAGCCCCCTT (AAAT)7 179~203 

KCZ061 F: GTGGGCTTCGAAAGAGATAGGA; R: GCCAACTCCCAGTTCTTTCTCT (ATAGA)7 237~247 

KCZ100 F: TCAGGAGCCACCAGAGACTTAT; R: GTCGCCATTAAAACACTGCACT (TC)9 226~244 

KCZ103 F: GACCCAGGAGTCCAGAAATACC; R: AAAGCCCTCAAAACCCCAAAAC (AG)9 272~290 

KCZ113 F: CCCTCACTTGGATGAATGCCTA; R: AACGTCTGTTATCATGGCTCCT (AC)9 96~104 

KCZ135 F: AGAGCTATCCTCAATCCTCAGT; R: CGGTTGACTGCTATAGAGGCAT (ATC)9 220~235 

KCZ147 F: GAGCAATCTTATCCGCAAACCC; R: ACGAAGACCAGAATATCCGACG (GAA)9 117~129 

 
GeneMarker V2.2.0 软件[14]判读基因型。 

1.3  数据处理 

应用 Excel 软件统计每个位点的基因型数量、

特异等位基因数（Ap）以及鉴定品系数。应用

GenAlEx 6 软件[15]计算每位点的等位基因数（A）、

有效等位基因数（Ae）、Shannon 信息指数（I）、
观测杂合度（Ho）；基于等位基因频率，采用公式

PICi=1-ΣPij
2 计算多态信息含量（PIC），PIi=2(Σ

Pij
2)2-ΣPij

4 计算基因型相同的概率（PI），其中

Pij 为位点 i 等位基因 j 的频率[16]；按照各位点及

其等位基因的有无构建（ 0, 1）矩阵，应用

NYSYS-pc 2.1 软件[17]计算品系间的 Nei’s（1972）

遗传距离，基于遗传距离进行 UPGMA（非加权

组平均法）聚类分析，绘制亲缘关系树状图。 

2  结果与分析 

2.1  遗传多样性分析 

15 对 SSR 引物在 20 个黑老虎品系中共检测

到 108 个基因型，76 个等位基因，其中 18 个为

特异等位基因，仅在 1 个品系中出现。每个位点

的等位基因数（A）为 2~15，有效等位基因数（Ae）

为 1.105~9.412，均以 KCZ023 位点最高，15 个
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位点的 A 和 Ae 的平均值分别为 5.067 和 2.866。

特异等位基因数（Ap）以 KCZ023 和 KCZ100 最

多，均有 4 个。Shannon 信息指数（I）为 0.199~ 

2.456，观测杂合度（Ho）为 0.100~0.900，多态

信息含量（PIC）为 0.095~0.894，亦均以 KCZ023

位点最高，15 个位点的 I、Ho 和 PIC 的平均值分

别为 1.106、0.473和 0.562。基因型相同的概率（PI）
为 0.020~0.824，以 KCZ023 位点为最低（表 3）。 

 
表 3  20 个黑老虎品系的遗传多样性 

Tab. 3  Genetic diversity of 20 K. coccinea clones 

位点 
Loci 

基因 

型数 Ng 

等位基因

数 A 

有效等位

基因数 Ae 

特异等位

基因数 Ap

Shannon 信

息指数 I 
观测杂

合度 Ho

多态信息

含量 PIC 

基因型相同

的概率 PI 
区分品

系数 Ni

KCZ023 17 15 9.412 4 2.456 0.900 0.894 0.020 15 

KCZ029  3  3 2.174 0 0.898 0.800 0.540 0.285  0 

KCZ031  3  3 1.629 1 0.644 0.500 0.386 0.434  1 

KCZ035 11  5 3.493 0 1.420 0.450 0.714 0.120  7 

KCZ036  6  4 1.778 1 0.825 0.250 0.437 0.356  3 

KCZ038  7  4 2.446 1 1.028 0.500 0.591 0.243  4 

KCZ057  6  4 2.041 0 0.926 0.550 0.510 0.298  3 

KCZ058  2  2 1.105 0 0.199 0.100 0.095 0.824  0 

KCZ059  9  6 3.320 1 1.432 0.550 0.699 0.128  3 

KCZ061  2  2 1.923 0 0.673 0.000 0.480 0.386  0 

KCZ100  9  7 2.996 4 1.344 0.550 0.666 0.164  5 

KCZ103  7  5 2.010 2 0.985 0.250 0.502 0.286  4 

KCZ113 10  5 3.463 0 1.377 0.650 0.711 0.132  5 

KCZ135  8  6 3.053 3 1.319 0.500 0.673 0.162  4 

KCZ147  8  5 2.145 1 1.057 0.550 0.534 0.255  3 

 
2.2  亲缘关系分析 

20 个黑老虎品系间 Nei’s（1972）遗传相似系

数为 0.328~0.891，以 TD07 与 TD43 间遗传相似

系数最大，TD45 与 TD46 间遗传相似系数最小，

其平均值为 0.614（表 4）。聚类分析发现，以遗

传相似系数 0.57 为阈值可将 20 个品系分为 2 个

类群：TD21、TD22、TD42、TD43、TD47、TD50、

TD51 和 TD54 等 8 个品系聚为一类（I）；其他 12

个品系聚为一类（II）。以遗传相似系数 0.62 为阈

值可将第 II 类群分为 3 个组：TD07、TD41、TD45、

TD46、TD52、ZJ34、ZJ40 等 7 个品系为一组；

TD08 和 TD19 为一组；TD23、TD40、TD44 为一

组（图 2）。 

2.3  DNA 指纹图谱构建 

由表 5 可知，15 个 SSR 位点均不能单独将

20 个黑老虎品系完全区分开。其中，KCZ023 位

点的区分能力最强，能单独鉴别 15 个品系，占

75%；其次为 KCZ035 位点，能单独区分 7 个品

系，占 35%；再次为 KCZ100 和 KCZ113，均能

单独鉴定出 5 个品系，占 25%；KCZ029、KCZ058

和 KCZ061 位点均不能单独区分任何品系。 

从表 5 可以看出，位点两两组合中，KCZ023

与 KCZ059、KCZ023 与 KCZ135 以及 KCZ023 与

KCZ147 等 3 个组合中的任意一个均能将 20 个品

系完全区分，其他组合均不能将 20 个品系完全区

分。3 位点组合中，共有 28 个组合能将 20 个黑

老虎品系完全区分，包括：（1）KCZ023 与 KCZ035

或 KCZ023 与 KCZ100，加上 KCZ036、KCZ057、

KCZ061、KCZ103 和 KCZ113 的任意一个位点，

计 10 个组合；（2）KCZ035 与 KCZ057，或 KCZ035

与 KCZ059，或 KCZ035 与 KCZ100，加上 KCZ103

或 KCZ135，计 6 个组合；（3）KCZ035 与 KCZ113

加上 KCZ059 或 KCZ100，以及 KCZ035 与

KCZ147 加上 KCZ057 或 KCZ059，计 4 个组合；

（ 4 ） KCZ035 与 KCZ103 加 上 KCZ113 或

KCZ135，以及 KCZ035 与 KCZ113 加上 KCZ135

或 KCZ147，计 4 个组合；（5）KCZ035、KCZ036

和 KCZ059，KCZ035、KCZ135 和 KCZ147，

KCZ057、KCZ100 和 KCZ113 以及 KCZ100、

KCZ113 和 KCZ135 等 4 个组合。 
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表 4  20 个黑老虎品系的遗传相似系数 
Tab. 4  Genetic similarity coefficient between 20 K. coccinea clones 

品系
Clone 

TD07 TD08 TD19 TD21 TD22 TD23 TD40 TD41 TD42 TD43 TD44 TD45 TD46 TD47 TD50 TD51 TD52 TD54 ZJ34

TD08 0.548                   

TD19 0.628 0.751                  

TD21 0.452 0.462 0.639                 

TD22 0.402 0.462 0.611 0.722                

TD23 0.503 0.433 0.611 0.417 0.583               

TD40 0.432 0.653 0.477 0.427 0.578 0.754              

TD41 0.596 0.710 0.586 0.537 0.561 0.610 0.706             

TD42 0.704 0.620 0.622 0.622 0.674 0.519 0.516 0.706            

TD43 0.328 0.593 0.519 0.519 0.752 0.519 0.539 0.547 0.798           

TD44 0.601 0.570 0.491 0.375 0.433 0.664 0.601 0.609 0.539 0.593          

TD45 0.705 0.575 0.528 0.628 0.553 0.603 0.727 0.684 0.680 0.516 0.705         

TD46 0.586 0.593 0.544 0.570 0.570 0.648 0.750 0.569 0.677 0.605 0.647 0.891        

TD47 0.659 0.627 0.452 0.729 0.603 0.427 0.568 0.662 0.750 0.657 0.548 0.636 0.539       

TD50 0.397 0.649 0.485 0.670 0.693 0.416 0.732 0.670 0.712 0.712 0.480 0.669 0.669 0.732      

TD51 0.492 0.593 0.648 0.726 0.778 0.441 0.657 0.638 0.847 0.774 0.485 0.704 0.774 0.704 0.798     

TD52 0.727 0.653 0.678 0.603 0.553 0.678 0.682 0.839 0.774 0.563 0.731 0.841 0.727 0.727 0.711 0.704    

TD54 0.500 0.444 0.477 0.653 0.653 0.452 0.455 0.596 0.774 0.750 0.392 0.659 0.563 0.705 0.732 0.657 0.659   

ZJ34 0.727 0.585 0.670 0.590 0.456 0.563 0.485 0.636 0.675 0.425 0.585 0.776 0.725 0.582 0.580 0.600 0.776 0.582  

ZJ40 0.546 0.627 0.754 0.578 0.553 0.528 0.523 0.684 0.680 0.539 0.470 0.614 0.586 0.523 0.627 0.704 0.773 0.636 0.849

 

 
 

图 2  20 个黑老虎品系的 UPGMA 聚类分析 
Fig. 2  Clustering for 20 K. coccinea clones based on UPGMA analysis 

 

3  讨论 

本研究应用 15 对 SSR 引物研究了 20 个黑老

虎品系的遗传多样性，检测到 76 个等位基因、18

个特异等位基因和 108 个基因型，尤其是 KCZ023

位点具有 15 个等位基因，高于该位点在城步、桂

东和会同 3 个天然群体所检测到的等位基因数

（13）[1]，而且该位点对于黑老虎品系的区分能

力最强，可单独区分 15 个品系，可作为黑老虎品 

系鉴定的核心位点。20 个品系的多态信息含量

（PIC）为 0.095~0.894，绝大多数高于城步、桂

东和会同 3 个天然群体[1]，说明 20 个黑老虎品系

具有较高的遗传多样性。其原因可能是：尽管 20

个品系绝大部分来自湖南通道县独坡镇虾团村，

由于通道县位于湖南、贵州和广西三省（区）交

界处，亦是人工种植黑老虎最早的地区之一[2]，

当地种植大户从各地广泛收集黑老虎种质资源进 
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表 5  20 个黑老虎品系的指纹图谱 
Tab. 5  Fingerprint map of 20 K. coccinea clones 

品系
Clone 

KCZ023 KCZ029 KCZ031 KCZ035 KCZ036 KCZ038 KCZ057 KCZ058 KCZ059 KCZ061 KCZ100 KCZ103 KCZ113 KCZ135 KCZ147

TD07 119/125 105/111 218/227 200 223 218 102/114 234 187 237 226/236 278 102 232 117/126

TD08 101/115 105/111 218/227 200 214 209/218 102/114 234 183/191 237 228 272/290 98/100 220/235 126/129

TD19 109 105/111 218/227 191/203 214 209/218 102 234 191/195 237 228/230 278 98/104 229/232 126 

TD21 111/123 105/111 218 203 214/229 215/218 114 226/234 191 247 226/230 278 98/100 229/232 120/126

TD22 109 105/111 218/227 191/203 229 215 102/114 234 191 247 228/230 274/278 96/102 226/235 117/126

TD23 107/117 111/120 218/227 191/197 229 209/215 106/114 234 195 237 230/244 274/276 102 229/232 126 

TD40 113/115 111/120 218 197/200 229 209 106/114 234 191 237 228/230 276 102 235 126/129

TD41 109/121 111/120 218 200 229 218 114 234 183/191 237 228 276/278 98/102 223 126 

TD42 107/115 105/111 218/227 194/200 229 218 102/114 234 187 247 228 278 98/102 232/235 126 

TD43 107 105/111 218/227 191/194 229 209/218 102/114 234 179/191 247 228 274 98 235 117/126

TD44 105/117 111/120 218/227 200 229 209/218 102/110 226/234 179/203 237 226 274 98/102 232/235 123/126

TD45 103/123 105/111 218 200/203 229 209/218 114 234 179/187 237 226 278 102 235 126/129

TD46 107/115 105/111 218/227 194/197 229 209 114 234 187/191 237 226 278 100/102 235 123/126

TD47 107/115 105/111 218 200 223/229 218 114 234 191 247 226/228 274/278 98/102 232 129 

TD50 111/113 111 218 200 229 209 114 234 191 247 228 278 96/98 235 126/129

TD51 109/115 105/111 218 194 226/229 209/218 102/114 234 191 247 226/228 278 98/102 235 126 

TD52 103/107 111 218 200 229 218 110/114 234 191/195 237 226/228 278 102/104 232/235 126 

TD54 107/125 111 218 191 229 218 114 234 179/187 247 228/238 278 96/98 229/235 117/129

ZJ34 103/129 105/111 218/224 194/200 214/229 209/218 114 234 179/187 237 226/240 278 96 232 126 

ZJ40 103/127 111 218 194 214/229 206/218 102/114 234 179/191 237 228 278 96 229/232 126 

注：数字为以碱基数表示的等位基因，加粗为相应位点可鉴别的基因型。 
Note: Figures refer to alleles presented with number of bases, and the bolds refer to genotypes which can be identified at the relevant 

locus. 
 

行种植，湖南省植物园在当地种植大户的基础上

也开展了黑老虎种质资源的收集、保存和新品种

（系）选育研究，使选育的品种（系）多样性较为

丰富。 

20 个黑老虎品系间的遗传相似系数为 0.328~ 

0.891，依据遗传相似系数进行 UPGMA 聚类分析，

可将 20 个黑老虎品系划分为 2 个类群，其亲缘关

系与各品系的果色、果形、风味等性状并无明显

的相关性。如，TD45 和 TD46 两个品系的亲缘关

系最近，而果实颜色迥异，分别为紫黑色和粉色；

同为早熟的 TD44 和 TD47 两个品系的亲缘关系

较远，分别属于不同的类群；亲缘关系最远的 2

个品系 TD07 和 TD43 在果色和口感上也差异明

显，前者为虎绿、口感一般，而后者通常为紫红

色，果肉多且甜。这与本研究使用的 SSR 标记有

关，因为这些 SSR 标记是通过简化基因组测序开

发而获得的[1]，多为中性标记。 

目前黑老虎种质主要通过嫁接方式无性系化

进行推广应用。本研究构建了 20 个黑老虎品系的

SSR 指纹图谱，从 3 个 2 位点组合和 28 个 3 位点

组合中选择任意组合均能将 20 个品系完全区分。

15 个位点中，满足 PIC＞0.5 和 PI＜0.2 的位点为

KCZ023、KCZ035、KCZ059、KCZ100、KCZ113

和 KCZ135，说明这些位点均具有足够的区分能

力[16]，其组合可优先应用于黑老虎品系的鉴定。

尽管严格意义上而言，对于有限数量的品系，

DNA 指纹图谱可用于区分品系，但未能应用于直

接鉴定[18]。然而这 20 个品系涵盖了目前生产上

应用的种质，应用这些 SSR 指纹图谱，可以区分

在形态上相似的品系，如，果色同为虎绿的 TD07

和 TD52，同为长形果的 TD42 和 TD50；亦可以

为黑老虎品系嫁接苗的管理提供参考[19]。 

综上所述，本研究揭示了 20 个黑老虎品系的

遗传多样性和亲缘关系，构建了 SSR 指纹图谱，

能够准确区分这些品系，不仅利于黑老虎品种

（系）鉴定，也可应用于黑老虎的杂交亲本选配。

黑老虎具有保健食用、药用以及观赏价值，随着

新种质的不断挖掘，新品种（系）将不断涌现，
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SSR 指纹图谱也需要不断更新；另一方面，针对

其表型性状的独特性开发转录组 SSR 标记，并应

用于 SSR 指纹图谱构建，从而使指纹图谱更好地

应用于生产实践。  
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