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摘  要：微型反向重复转座子（MITE）作为真核基因组中活跃的可移动元件，其插入多态性为种质遗传多样性分析提

供了新型分子标记。本研究基于火龙果品种莞华白全基因组数据，通过生物信息学方法系统鉴定 hAT 家族 MITE 转座

子，共筛选出 2350 个具有完整末端反向重复（TIR）和靶位点重复（TSD）特征的候选元件，平均每对染色体 213 个。

基于序列特异性及多态性分析，从中选出 110 个（每对染色体 10 个）高差异位点设计引物，经 PCR 扩增验证后成功

开发出 41 个稳定多态性 hAT-MITE 标记。进一步利用 41 对引物对 48 份火龙果种质进行全基因组扫描，通过琼脂糖凝

胶电泳共检测到 81 个多态性位点（多态率为 97.59%）；UPGMA 聚类分析表明，48 份材料存在着丰富的变异和遗传多

样性（遗传相似系数在 0.57~0.91 之间），在遗传相似系数为 0.63 时，将品种资源划分为 4 个遗传结构显著差异的类

群。基于引物-带型组合法，精选 4 对核心引物（HU-MIT-02/06/26/75）构建覆盖全部种质资源的数字化指纹图谱，其

品种鉴别准确率达 100%。本研究首次建立火龙果 hAT-MITE 分子标记技术体系，所开发的标记库及标准化鉴定流程为

火龙果种质资源精准分类、品种鉴定和品种权保护提供了高效工具，对火龙果种业知识产权保护具有重要应用价值。 
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Abstract: Miniature inverted-repeat transposable elements (MITEs), as active mobile elements in eukaryotic genomes, 
provide novel molecular markers for germplasm genetic diversity analysis through the insertion polymorphisms. This 

study systematically identified hAT family MITE transposons in pitaya using bioinformatics approaches based on the 
whole-genome data of the Guanhua Bai cultivar. A total of 2350 candidate elements with complete terminal inverted 

repeats (TIRs) and target site duplications (TSDs) were screened, with an average of 213 elements per chromosome pair. 
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Through sequence specificity and polymorphism analysis, 110 highly divergent loci (10 per chromosome pair) were 

selected for primer design, ultimately yielding 41 stable polymorphic hAT-MITE markers after PCR validation. Ge-
nome-wide scanning of 48 pitaya germplasms using the 41 primer pairs detected 81 polymorphic loci (polymorphism 

rate: 97.59%) via agarose gel electrophoresis. UPGMA cluster analysis revealed substantial genetic variation and diver-
sity among the 48 accessions, with genetic similarity coefficients ranging from 0.57 to 0.91. At a genetic similarity 

threshold of 0.63, the germplasm resources were categorized into four genetically distinct groups. A digital fingerprint-
ing system covering all germplasm resources was constructed using four core primer pairs (HU-MIT-02/06/26/75) based 

on the primer-band pattern combination method, achieving 100% cultivar identification accuracy. This study established 
the first hAT-MITE molecular marker system for pitaya, providing an efficient toolkit including a marker library and 

standardized identification protocols for precise germplasm classification, cultivar identification and varieties property 
protection of pitaya. The advancements is of significant application value for intellectual property protection in the 

pitaya seed industry. 
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火龙果是新兴的重要的热带果树，在中国、

越南、哥伦比亚、厄瓜多尔、澳大利亚等国家有

大规模种植。目前中国是全球最大的火龙果生产

国，种植面积约 6.8 万 hm2，主要分布在广东、广

西、海南、贵州、云南、福建等省（区），在我国

脱贫攻坚、农业产业结构调整中发挥重要作用。

火龙果在长期的自然演化、突变和人工选育过程

中形成了丰富的种质资源，但种质资源缺乏系统

研究，存在遗传基础不清问题。火龙果现有主栽

品种外形特征极为相似，传统形态学分类手段难

以有效鉴定，存在品种混淆问题。利用分子标记

技术可为火龙果种质资源准确鉴定提供依据，而

转座子标记是开展种质资源遗传多样性分析、品

种鉴别的重要标记之一。 

转座子的转座是植物基因组进化的重要动

力，是植物遗传多样性的重要来源，在植物基因

组进化、基因表达调控、系统发育和遗传多样性

评价方面具有重要作用[1]。基于转座子的分子标

记可以用于品种及物种鉴定、遗传多样性分析和功

能标记。在植物中，数量较多的 DNA 类型转座子

包括 hAT（hobo，Activator and Tam3）、CACTA 以

及 Mutator 超家族，基因组上常见的 MITE

（miniature inverted-repeat transposon element，微

型倒置重复转座元件）是属于非自主型 DNA 类

型的转座子家族。一些 MITE 元件在基因组上可

达几千到上万个拷贝[2]。同一作物不同品种间在

相同位点常有 MITE 插入与缺失形成的多态性，

即有的品种在某位点有 MITE 转座元件，有的品

种则没有[3]。插入缺失标记（InDel）可以用于作

物的指纹图谱[4]，MITE 转座元件是否插入基因组

上某位点，本质上也属于 InDel 标记，因此其也

可以作为指纹图谱用于鉴别作物品种[5-6]。另外，

在物种演化方面，MITE 的这种多态性也可以用

于种质资源遗传多样性分析，常被用于属内不同

物种亲缘关系的研究 [7-9]。与单核苷酸多态性

（SNP）、简单序列重复（SSR）等分子标记一样，

MITE 等转座子在植物基因组中数量大、分布广，

但是相比于 SNP、SSR 等标记，MITE 产生的插

入缺失标记多态性明确、易识别、开发方便、试

验成本低且操作简单（琼脂糖电泳足以分辨），是

种质资源遗传多样性分析、构建品种指纹图谱的

良好标记之一。MITE 标记在花生[10-11]、油菜[12]、

水稻[13]等农作物品种鉴定、杂交种真伪鉴定上得

到应用，目前 ISSR[14-15]、SSR[16-18]等标记在火

龙果种质资源遗传多样性分析、指纹图谱构建中

已得到应用。陶金等[19]开发了基于反转录转座子

的 IRAP 分子标记，用于火龙果遗传多样性分析，

但尚未有基于 MITE 标记的分子身份证构建相关

报道。 

前人研究表明，在火龙果等仙人掌科植物基

因组中，DNA 转座子的占比均大幅高于反转录转

座子，且绝大多数 DNA 转座子属于 TIR 类型，

在 TIR 类型的 DNA 转座子中，hAT 超家族在转

座子代表性数据集中占比最大[20]。本研究从火龙

果基因组中发掘出 hAT-MITE 转座子序列，基于

转座子插入多态性开发适于火龙果品种的分子标

记，并以 48 份火龙果主要商业品种为材料，开展

遗传多样性分析和分子身份证构建研究，以期为

火龙果种质分类、品种鉴定和品种权保护提供重

要的理论依据与技术支撑。 
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1  材料与方法 

1.1  材料 

供试的 48 份火龙果品种资源（表 1）主要包

括国内主要审认定品种、地方品种和特色资源。 

其中 H5、H18、H31、H37、H40、H41、H45、

H46 作为核心引物筛选的材料。以上材料均保存

于海南儋州中国热带农业科学院热带作物品种资

源研究所省级火龙果种质资源圃。 
 

表 1  48 份火龙果种质的名称和来源 
Tab. 1  Names and origins of 48 pitaya germplasm resources 

编号 No. 名称 Name 来源 Origin 编号 No. 名称 Name 来源 Origin 编号 No. 名称 Name 来源 Origin 

H1 大翼水晶 中国广东 H17 粤红 3 号 中国广东 H33 美白 美国 

H2 桂红龙 1 号 中国广西 H18 康尼梅椰 美国 H34 富贵红 中国台湾 

H3 蜜宝 中国台湾 H19 越南白肉 越南 H35 EL 美国 

H4 紫龙 中国海南 H20 莞华红 中国广东 H36 无刺黄龙 中国海南 

H5 桂族双色 中国广西 H21 大红 中国台湾 H37 红皮燕窝 中国海南 

H6 紫蜜龙 中国海南 H22 莞华白 中国广东 H38 巴西白肉 1 巴西 

H7 柠檬 中国云南 H23 双色 1 号 中国广东 H39 黄麒麟-G 哥伦比亚 

H8 49-3 中国云南 H24 莞华粉红 中国广东 H40 白花双色 中国海南 

H9 红花青龙 中国海南 H25 BNM 巴拿马 H41 金燕窝 中国海南 

H10 双色锦 中国海南 H26 大花蛇鞭柱 中国海南 H42 双色球 中国海南 

H11 白水晶 中国广东 H27 BM 中国海南 H43 红麒麟 中国广西 

H12 无刺红龙 中国海南 H28 巴西粉肉 巴西 H44 丰景双色 中国海南 

H13 红水晶 中国广东 H29 黄锦 中国海南 H45 黄麒麟 中国广西 

H14 红冠 2 号 中国广东 H30 秘鲁燕窝 秘鲁 H46 S2 中国海南 

H15 粤红 中国广东 H31 糖龙 美国 H47 沙漠国王 以色列 

H16 翠西亚 美国 H32 红宝龙 中国广西 H48 S3 中国海南 

 
1.2  方法 

1.2.1  火龙果 hAT 类 MITEs 的鉴定  从火龙果基

因组数据库（http://www.pitayagenomic.com/） [21]

和 NCBI（https://www.ncbi.nlm.nih.gov/bioproject/ 

PRJNA691451）数据库中下载火龙果基因组序列

和基因注释信息，利用 MITE-Hunter 等软件对火

龙果基因组进行分析，主要是查找适合做分子标

记的 hAT 家族 MITE 等 DNA 类型转座元件，对

其类型、分布、偏好性进行分析。利用 primer 3

软件在位于基因间隔区、基因区和启动子区转座

子外侧设计引物。 

1.2.2  DNA 提取  使用天根生化科技（北京）有

限公司的多糖多酚植物基因组 DNA 提取试剂盒

（DP360）提取 48 份火龙果品种资源嫩茎的总

DNA，操作参照产品说明书进行。样品统一稀释

至 20 ng/μL 后，–20 ℃保存备用。 

1.2.3  核心引物筛选  每条染色体分别选 10 个以

上的多态性位点，在其两端一定位置处分别设计

PCR 引物。如果因为序列不合适等原因无法设计

引物，可选择一端引物位于转座子内部，另一端

在转座子外。合成引物后，对 8 个代表性火龙果

种质进行扩增，明确引物扩增片段大小、PCR 退

火温度等信息。每条染色体上至少获得 2 个在群

体内呈现多态性的标记。 

1.2.4  hAT-MITE程序及PCR产物检测  引物委托

生工生物工程（上海）股份有限公司合成。

MITE-PCR 反应体系总体积为 20 μL，含 2×Taq 

PCR Master Mix 10.0 μL，F-primer（10 μmol/L）

0.8 μL，R-primer（10 μmol/L）0.8 μL，模板 DNA

（20 ng/μL）3.0 μL，ddH2O 5.4 μL。扩增程序为：

94 ℃预变性 5 min；94 ℃变性 30 s，复性 30 s（根

据引物 Tm 值设计退火温度），72 ℃延伸 30 s，

共 35 个循环；72 ℃延伸 10 min。4 ℃保存。PCR

扩增结束后用 2%琼脂糖凝胶对 PCR 扩增产物进

行电泳检测。 

1.2.5  数据处理与遗传多样性分析  根据电泳结

果，选择条带清晰、多态性高的进行统计，将同

一位点的所有等位基因从小到大排列，有条带记

为“1”，空白记为“0”，统计所得的数据利用

Excel 软件转换成 NTSYS 2.10 所需要的格式，利

用软件 NTSYSpc 2.10 计算遗传相似系数，采用非

加权组平均法（ UPGMA ），利用筛选出的
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hAT-MITE 核心引物对 48 份火龙果种质资源进行

聚类分析。 

1.2.6  指纹图谱构建  从上述结果中选择鉴定力

强的 hAT-MITE 引物构建火龙果品种资源的指纹

图谱，以所分析的 hAT-MITE 引物名称为前缀，

该标记在某样品上扩增带的分子量为后缀，得到

每个品种在某个标记的带型编号，按照固定的引

物排序结合不同引物分析结果，串联各带型编号，

形成该品种的 hAT-MITE 指纹图谱。根据指纹图

谱出现的概率公式 P＝1/2n（n 为多态位点数，2n

则为检测 n 个位点涉及的所有可能的试验材料个

数），统计图谱的置信概率。 

2  结果与分析 

2.1  hAT-MITEs 的鉴定与特征分析  

利用 MITE-Hunter 软件对栽培种莞华白火龙

果基因组进行分析，鉴定和筛选出 hAT 家族的

MITE 转座子，同时统计 hAT-MITE 元件在基因

区、基因间隔区和启动子区的数量，并对其插入

偏好性进行分析。根据火龙果基因组基因结构注

释结果计算基因区的总长度（基因区包括内含子

区、外显子区），启动子区为基因区上游 2000 bp，

基因组上其他区域则为非基因区，统计分析结果

见表 2。栽培种莞华白的基因组存在 2350 个完整

结构的 hAT-MITE 转座子，其中 243 个位于基因

启动子区，1882 个位于基因间隔区，225 个位于

基因区，207 个位于内含子区，18 个位于外显子

区和 UTR 区。基因区平均每兆碱基（平均拷贝数）

有 1.459 个，略低于基因间隔区 1.527 个。而启动

子区每兆碱基含 4.381 个转座元件，表明 hAT- 

MITE 转座子更倾向于分布在基因启动子区。 
 

表 2  火龙果基因组 hAT-MITE 在基因区、间隔区 

和启动子区的分布 
Tab. 2  Distribution of hAT-MITE elements in genic re-

gions, intergenic regions, and promoter regions  
of pitaya genome 

区域 
Region 

拷贝数 

 Copies 

长度
Length/bp 

平均拷贝数 

Average copies 

基因区     225 154 187 015 1.459  

启动子区 243 55 470 000 4.381 

基因间隔区 1882 1 232 580 632 1.527 

 

根据火龙果基因组序列信息和基因结构注释

结果信息分析 hAT-MITE 元件在栽培种莞华白火

龙果基因组各染色体上的数量，以及在每一条染

色体基因区、基因间隔区和启动子区的数量，结

果见表 3。hAT-MITE 在染色体上分布最多的是 1

号染色体，为 239 个；最少的是 10 号染色体，有

178 个；平均每对染色体有 213 个。大部分转座

子分布在基因间区、启动子区，而基因区主要存

在于内含子区，外显子区很少。 
 

表 3  火龙果基因组 hAT-MITE 在不同染色体基因区、

基因间隔区和启动子区的分布 
Tab. 3  Chromosomal distribution of hAT-MITE elements 

in genic regions, intergenic regions, and promoter regions of 
pitaya genome 

类型 
Types 

启动子
Promoter

外显子
Exon

内含子 
Intron 

基因间隔区 
Intergenic region

总数
Total

chr01 13 1 15 210 239 

chr02 21 1 17 165 204 

chr03 28 1 15 175 219 

chr04 15 1 18 194 228 

chr05 24 0 18 191 233 

chr06 23 5 27 134 189 

chr07 22 2 19 168 211 

chr08 19 5 35 161 220 

chr09 22 0 17 152 191 

chr10 29 1 13 135 178 

chr11 26 1 13 188 228 

scaffold858 1 0 0 9 10 

 

2.2  hAT-MITE 引物多态性的筛选 

从每条染色体基因区、基因间隔区和启动子

区选取代表性位点，每条染色体选 10 个多态性位

点，共 110 个，设计引物。用形态、遗传背景差

异较大的 8 份火龙果种质资源对 110 对 hAT-MITE

引物进行引物初步筛选。利用这 110 对 hAT-MITE

引物在 8 份火龙果种质资源中共检测出 193 个条

带，平均每对引物扩增出 1.7 个，多态性条带数

为 121 个，多态位点百分率达 62.69%，条带大小

在 250~2000 bp 之间。经 2 轮筛选后，选出 41 对具

有明显多态性、条带清晰、带型稳定引物（表 4）。 

2.3  hAT-MITE 标记多态性引物在不同火龙果

品种资源间的遗传多样性分析 

利用筛选出来的41对火龙果hAT-MITE标记核

心引物，对 48 份样品进行遗传多样性分析（部分

检测结果见图 1）。琼脂糖凝胶电泳结果显示 41 对

hAT-MITE 引物在 48 份火龙果种质资源中共检测出

83 个等位变异，多态性条带数为 81 个，多态位点

百分率达 97.59%，等位基因数变化范围为 2~5。 
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表 4  hAT-MITE 引物信息 
Tab. 4  Information of hAT-MITE primers 

引物名称 
Primer name 

正向引物（5′–3′） 
Forward primer (5′–3′) 

反向引物（5′–3′） 
Reverse primer (5′–3′) 

目标片段长度 
Target fragment length/bp 

HU-MIT1 CCTCCAATTTCTGACGCCCT ACTCGTGGAGGAGACAGGAA 740 

HU-MIT2 TTGACCTGGTCTTTTTGGCC TGGGAAGTCACACGGAGTTG 622 

HU-MIT6 ACCGTGCAAGGTAGTTCCAG GTTGTGGGCCTTTCGTCAAC 700 

HU-MIT10 GGTCCACATGCAAAAACATCCA AGAGTGACAGTTACAGCGGC 964 

HU-MIT12 CGGGAGTTGATCGGAGGATG CGTAATACACCTAGGCTGGCA 762 

HU-MIT16 ATTCTTCGCCCAAGCCTACC ACCGAATCACACCCAATCCA 1098 

HU-MIT17 TCCTGATCCTCCCTGCGTTA GAGAGAGAGAGATGCACCGC 885 

HU-MIT18 GGCAAGGCACTGACATGTTC TGCACTGAAGACAGCCTCTG 971 

HU-MIT22 ATGCTTGTCGGCCCTCTATG TATGTTCGGGCTCGGCATTT 640 

HU-MIT26 CACCGACCTGAATCCAAGCT CGGGATCAGCAAACCAGACT 761 

HU-MIT27 GGTTTGGTGGAAATTGGGCC GTTACAGCAATGGAGCCCCT 928 

HU-MIT30 GAATCTGGGGGTCGCTAAGG CCACGCAAACTGACTCGAAC 635 

HU-MIT33 CAAACCGCCCCTATCCAGTT ATACGTCTGCTGGTTGCCTC 558 

HU-MIT36 AGCATCCCATTGTCGTCACA TCAACTCAGTGGCAATCCCC 975 

HU-MIT38 CCCACCGGAAAAGAACTCGA GCTTTTGGGGTTTCTGCAGG 575 

HU-MIT40 TCTCCTGTCGGATCTGGGTT ATCAGCCATGTTGCGTCTGA 673 

HU-MIT45 TGAAGCACGGGATTCACATT AGTTTGCGTACCTTCACCGT 869 

HU-MIT46 TGAGGGGGTTGTTGGAGGTA AACCCAAAACCCACCTACGG 1004 

HU-MIT48 CGAAGTCAACCGGAACCAGA AACAAAACAACAGGCCAGCC 772 

HU-MIT50 TGCTACAATCGAAGGGCGTT ACTTGCACGCTGACTGAGAA 771 

HU-MIT52 TGGAAGGAAGAGAGTGGGGT CACACCCCCATAGTCACGAC 590 

HU-MIT53 CCAGTGCTCAGCTCATCCAA AATCCTCTCCGGCCACTAGT 541 

HU-MIT60 TACTCTGCCCTTTTCTGCCG TCTCGGTCGTGGTCAGTTTG 781 

HU-MIT67 CTGCACCAGTTCAACAAGGC AACCACTACGGAAGCATGGG 606 

HU-MIT68 TGCACATGTTTGGGTTTGGC GCAGCAGCTTTCTTTGCAGT 1008 

HU-MIT70 ACTCCAACAAGAATCAAGCCA ATGGCGAGGAAGGACACAAG 738 

HU-MIT72 TGCAGATTCGCACATTGAGG TTTCCGCCATCATCGTGGAA 724 

HU-MIT75 AGATGCGCTTGTCATGCTCT ACATGGTGGAAGTGAGCCAG 997 

HU-MIT76 AGTGTGGCATTCCATCCCTG TGAGCAGGTTCTTACCCATCT 632 

HU-MIT77 GCAAGACTCGAATCCAAGGC CACGTTGCTTTGGGATGCAA 909 

HU-MIT84 AGGACTCTCATGCGGGTAGT ACATGGAGGGAAGCTTGTCG 672 

HU-MIT86 AAGAAGTTCGGCCCAACCAA GAGGCCCAAGTGCAAGGTAT 829 

HU-MIT88 TCCTCGCAAAGCCTCACATT AAGACATGTCGGTGCTTCGT 771 

HU-MIT91 GCACTGAAAGGAGGCAGGAA CAGGAGCTGTTGGGGGAAAA 1065 

HU-MIT94 CTGAAGCGTTCATGGGACCT AATGCGGGAGACAGAAAGGG 1197 

HU-MIT97 AGTCACACCCACCACTTTACA AGCGCGCATCTACCATACTG 938 

HU-MIT99 CATGTAGCTCCGCCCATGAT ATTCGCACTTAGCCAAGCCT 679 

HU-MIT107 TCCATGTGTGTGCCCCTTTT CACCACCCCACAAATGCATG 638 

HU-MIT108 GGGTGTAGTGACTTGCTCCC ACATCCACCAGAGGATTGGC 968 

HU-MIT109 AGGTGCAAGTTGACGTTGGT ATCAAGCCTTTGGACCTGGG 604 

HU-MIT110 ACAGAGCAAGCCGACGTTAA TTCCTTGCTACTGCTGCTCC 613 

 
根据 41 对核心引物扩增数据，利用 NTSYS- 

pc 2.1 软件，依据遗传相似系数采用 UPGMA 算

法对 48 个火龙果品种资源进行聚类分析（图 2）。

结果表明，48 份材料遗传相似系数在 0.57~0.91 
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图 1  火龙果品种资源 HU-MIT17、HU-MIT86 引物扩增产物的电泳检测图 
Fig. 1  Image of electrophoresis detection results of amplified products of pitaya germplasm resources  

with HU-MIT17 HU-MIT86 primer 
 

 
 

图 2  基于 41 对核心引物的火龙果品种资源聚类分析 
Fig. 2  Cluster dendrogram of tested pitaya germplasm resources based on alleles amplified by 41 pair of core primers 

 
之间，说明这些火龙果品种资源之间存在着丰富

的变异和遗传多样性。在遗传相似系数为 0.63 时，

48 份火龙果材料总体上被分为 4 个类群，其中第

Ⅰ类只包含了 H39（黄麒麟-G）；第Ⅱ类包括 H37

（红皮燕窝）；第Ⅲ类 H26（大花蛇鞭柱）、H48

（S3）蛇鞭柱属野生资源；第Ⅳ类为常见的火龙
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果主栽品种和地方品种，共计 44 份，包括桂红龙

1 号、莞华粉红、莞华红、粤红、粤红 3 号、双

色 1 号、红冠 2 号、紫龙等广东、广西、海南审

认定品种，也包括大翼水晶、白水晶、红水晶、

紫蜜龙、红花青龙、柠檬、黄锦、桂族双色、红

宝龙等地方特色品种，还包括巴西粉肉、康尼梅

椰、越南白肉、翠西亚、EL、秘鲁燕窝、BNM

等来自越南、澳大利亚、巴西等国的栽培品种。

这些品种的遗传相似系数基本在 0.80 以上，说明

现有火龙果品种资源多样性较好，但是现有栽培

品种差异较小，遗传背景较狭窄，其中 H3（蜜宝）

与 H4（紫龙）之间的相似系数接近 0.91，说明其

亲缘关系较近。 

2.4  指纹图谱构建 

根据 41 对核心引物扩增结果可以将所有品种

区分开，但从 41 对核心引物中选取最优的 4 对引

物组合（HU-MIT2、HU-MIT6、HU-MIT26、

HU-MIT75）可以将 48 份品种资源完全区分。 

HU-MIT2、HU-MIT6、HU-MIT26、HU-MIT75 的

多态性好，分别有 3、5、3、5 个等位变异，对应

的基因型有 6、12、8、16 个，有很高的鉴别能力，

可以将 48 份材料鉴别出来，可以作为指纹图谱构

建的优选引物。将代表每个样品等位基因位点按顺

序组成数字指纹，构建了 48 份火龙果品种资源的

指纹图谱（表 5）。这些引物的多态性位点有 16

个，根据概率公式 1/2n 可知，理论上在 216（65536）

份品种中才有可能存在 2 个品种的电泳图谱完全

相同，置信概率几乎为 100%，该指纹图谱可准确

检测其中任何品种。 

3  讨论  

前人研究表明，在火龙果等 8 个仙人掌科植

物基因组 TIR 类型的转座子中，hAT 超家族在转

座子代表性数据集中占比最大，其比例为 21.07%~ 

31.86%[20]。因此 hAT 类 MITE 是分析火龙果遗传

多样性和构建指纹图谱最适合的转座子标记。而 
 

表 5  48 个火龙果品种资源的指纹图谱 
Tab. 5  Fingerprint of 48 pitaya germplasm resources 

编号 No. HU-MIT2 HU-MIT6 HU-MIT26 HU-MIT75 编号 No. HU-MIT2 HU-MIT6 HU-MIT26 HU-MIT75

H1 011 01101 111 00111 H25 010 00100 000 00111 

H2 001 00100 111 00000 H26 001 01101 010 11101 

H3 011 01111 100 00111 H27 010 01100 110 00110 

H4 011 01111 111 00101 H28 001 00110 001 10111 

H5 010 01100 110 10111 H29 011 01100 101 00011 

H6 011 11111 111 10111 H30 011 00100 001 11011 

H7 100 00110 010 10011 H31 001 00100 010 01010 

H8 011 00100 111 00111 H32 000 11100 110 10111 

H9 001 10100 110 10111 H33 011 00101 100 00000 

H10 011 01101 101 00011 H34 011 10100 110 10111 

H11 011 10100 101 00100 H35 001 00100 001 00011 

H12 010 01101 111 10111 H36 011 01100 110 00111 

H13 010 01100 001 00100 H37 011 00010 001 01011 

H14 011 01100 110 00000 H38 000 00100 100 00111 

H15 011 11100 111 10111 H39 111 11100 001 00111 

H16 011 00100 000 00000 H40 011 11100 110 10111 

H17 001 01100 100 00110 H41 011 00100 001 00000 

H18 011 01101 000 11111 H42 000 00101 110 00010 

H19 011 00000 111 00000 H43 011 00000 001 10111 

H20 001 00100 111 00110 H44 011 11110 010 10111 

H21 010 00000 101 00000 H45 001 00101 001 11001 

H22 011 00100 100 00111 H46 011 00100 010 00111 

H23 011 00101 101 00111 H47 001 00110 001 11011 

H24 001 01100 010 10111 H48 011 00100 011 11110 
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本课题组前期开展火龙果栽培种 David Bowie 的

基因组 hAT 类 MITE 转座子分析发现，2191 个完

整结构的 hAT 类 MITE 转座子，其中 1714 个位于

基因间隔区，231 个位于基因启动子区，基因区

则为 246 个，平均每对染色体 199 个；而栽培种

莞华白的基因组有 2350 个完整结构的 hAT 类

MITE 转座子，其中基因间隔区含有 1882 个，243

个位于基因启动子区，基因区共含 225 个，平均

每对染色体 213 个，高于栽培种 David Bowie 火

龙果基因组。本研究中选择从莞华白火龙果的基

因组上开发转座子标记，每条染色体分别选 10 个

多态性位点，从 110 个位点中筛选出 41 个核心多

态性位点，平均每条染色体 3.7 个，每个染色体

至少有 3 个，既有多态性，又有代表性。 

本研究鉴定开发的 41 个 hAT-MITE 标记，对

48 份样品进行遗传多样性分析结果中，共检测出

83 个等位变异，多态性条带数为 81 个，多态位

点百分率达 97.59%。等位基因数变化范围为 2~5，

平均每个位点等位基因数 2.2 个，多态性较好。

能有效揭示 48 份火龙果种质资源的遗传多样性，

也能很好地鉴别现有主要商业品种。聚类分析结

果表明，除了其中第Ⅰ类只包含了 H39（黄麒麟- 

G）；第Ⅱ类包括 H37（红皮燕窝）；第Ⅲ类 H26

（大花蛇鞭柱）、H48（S3）蛇鞭柱属野生资源；

其他的大部分材料遗传相似系数基本在 0.80 以

上，说明现有品种资源遗传背景较狭窄，相似度

较 高 ， 但 也 存 在 明 显 的 多 样 性 。 本 研 究 对

hAT-MITE 转座子在国内外火龙果品种资源中的

多态性分布情况做出了初步的判断，为后期的火

龙果种质资源收集、分类以及品种选育提供一定

的理论参考依据。 

目前品种鉴定主要使用 SSR、SNP 标记。前

期本课题组利用 SSR 标记构建了现有主要商业品

种的分子身份证，对完成现有主要商业品种分类、

品种鉴定和品种权保护提供了技术支撑[16-17]。而

利用 SNP（单核苷酸序列多态性）标记进行品种

鉴定在玉米[22]、大豆[23]等主要农作物均得到广泛

利用。但是 SSR 标记法存在 SSR 位点差异小、检

测方法成本高、容易出现错误基因型等问题；SNP

标记法存在单个 SNP 位点鉴定能力有限、SNP 位

点多、检测成本高等。而 MITE 标记产生的插入

缺失标记多态性明确、易识别、开发方便、试验

成本低且操作简单利用，实验条件简单，能满足

大部分研究人员开展种质资源遗传多样性分析、

构建品种指纹图谱研究。有研究表明，MITE 转

座子分子标记揭示栽培种花生的 DNA 多态性要

明显高于 SSR 分子标记，展示了其潜在的应用前

景[24]。另外，MITE 较高的转座活性和转座倾向

于插入基因或基因附近区域的特性，常分布在基

因的启动子区或内含子区，对基因的表达起到调

控作用[1]，可以用于 QTL 和功能基因定位和功能

标记开发。hAT 超家族的 MITE 转座子非常适合

开发为新一代的分子标记。 

本课题组将结合 MITE 与 SSR、SNP、MNP

标记法开展火龙果种质资源鉴定与遗传多样性研

究，建立品种鉴定技术规程，开发功能标记，更

系统更准确地对火龙果种质资源鉴定评价，提高

火龙果育种的效率，为火龙果分类、育种、品种

鉴定、品种权保护提供重要的技术支撑和理论依

据，加快培育具有自主知识产权的优异品种，推

动我国火龙果产业健康可持续发展。 
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