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基于 SSR 技术的山东烟台樱桃种质资源
遗传多样性分析

曹 朝，宋超然，陈 都，陈晓峰

（中国农业大学烟台研究院，山东 烟台 264670）

摘 要：【目的】分析山东烟台樱桃种质资源的遗传多样性水平和亲缘关系，为樱桃种质资源的鉴定和利用

提供科学依据。【方法】以山东烟台 31 份主栽甜樱桃品种及 5 份野生毛樱桃种质为试材，通过 PCR 技术初步筛选

出多态性良好的引物，采用简单重复序列（Simple Sequence Repeat，SSR）荧光标记技术，对 36 份供试樱桃种质进

行检测，构建樱桃种质的 DNA 分子身份证和指纹图谱，并进行遗传多样性和遗传结构聚类分析。【结果】从 36 份

供试樱桃种质中，筛选出 8 对具有较好多态性的 SSR 引物，共检测到 73 个等位基因，平均每对引物扩增出 9.12 个，

Shannon’s 指数为 1.25，Nei’s 基因多样性指数为 0.58，多态性信息含量（PIC）平均为 0.55，表明供试山东烟台樱

桃种质具有显著的遗传差异和丰富的遗传多样性。对 SSR 扩增条带进行分析并编码，成功构建 36 份樱桃种质的分

子身份证和指纹图谱。利用 UPGMA 法构建聚类分析图，在遗传系数 0.170 处，可将 36 份樱桃种质划分为甜樱桃

和野生毛樱桃 2 类，表明野生毛樱桃与甜樱桃种质的亲缘关系较远；在遗传系数 0.556 处，可将 36 份樱桃种质划

分为 7 类，验算得出 r 值为 0.93，且分析结果与指纹图谱相符合。对于 31 个山东烟台樱桃种质，在遗传系数 0.611

处可重新划分成 5 类，其聚类结果与以农艺形态特征和成熟季节的类别聚类大体一致。【结论】筛选的引物多态性

良好，在樱桃种质的遗传多样性分析、指纹图谱构建和聚类分析中，可优先选用。本研究结果可为烟台地区甜樱桃

种质的鉴定和遗传多样性的保护提供有力支撑，为其育种选择和遗传结构分析提供重要参考。
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Analysis of Genetic Diversity of Cherry Germplasm Resources
in Shandong Yantai Based on SSR Technology

CAO Zhao, SONG Chaoran, CHEN Du, CHEN Xiaofeng

（Yantai Institute of China Agricultural University,Yantai 264670, China）

Abstract: 【Objective】 The genetic diversity and genetic relationship of cherry germplasm in Shandong Yantai were 

analyzed, with an aim to provide a scientific basis for the identification and utilization of sweet cherry germplasm resources.

【Method】Thirty-one main sweet cherry varieties and 5 wild nanking cherry germplasms in Yantai area were used as test 

materials, and primers with good polymorphism were preliminarily screened by PCR amplification technology; 36 cherry 

germplasms in Yantai were detected by simple sequence repeat (SSR) technology, the DNA molecular ID cards and fingerprints 

of cherry germplasms were constructed, and the genetic diversity and genetic structure cluster analysis were carried out.

【Result】Among the 36 tested cherry germplasms, 8 pairs of SSR primers with good polymorphisms were screened, a total 
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of 73 alleles were detected, an average of 9.12 were amplified in each pair of premiers, the Shannon index was 1.25, the Nei’s 

gene diversity index was 0.58, and the polymorphism information content (PIC) was 0.55 on average, indicating that the cherry 

germplasm in Yantai area had significant genetic differences and rich genetic diversity. The SSR amplification bands were 

analyzed and encoded, and the molecular ID cards and fingerprints of 36 cherry germplasms were successfully constructed. The 

UPGMA method was used to construct a cluster analysis map, and the 36 cherry germplasms were divided into two categories: 

Sweet cherry and wild nanking cherry at the genetic coefficient of 0.170, indicating that the genetic relationship between wild 

nanking cherry and sweet cherry germplasm was obviously distant; at the genetic coefficient of 0.556, the 36 cherry germplasms 

could be divided into 7 categories, the r-value was 0.93, and the analysis results were consistent with the fingerprint. For the 

31 sweet cherry germplasms in Yantai area, at the genetic coefficient of 0.611, they could be redivided into 5 categories, and 

the clustering results were in good agreement with the clustering of categories based on agronomic morphological characteristics 

and ripening season.【Conclusion】The polymorphisms of the selected primers were good, and they could be preferred in 

the genetic diversity analysis, fingerprint construction and cluster analysis of cherry germplasm. The results of this study can 

provide strong support for the identification of sweet cherry germplasms and the conservation of genetic diversity in Yantai area, 

and provide an important reference for its breeding selection and genetic structure analysis.

Key words: Yantai of Shandong; Prunus avium L.; SSR technology; molecular identity card; cluster analysis; fingerprint

【研究意义】甜樱桃（Prunus avium L.）是

蔷薇科李属樱桃亚属落叶果树。甜樱桃果粒大、

颜色鲜艳、营养丰富、酸甜可口且经济价值高，

被誉为“黄金种植业”［1-2］。山东烟台作为我国

栽培时间最早、产业化规模最大、产量最高的甜

樱桃主产地，截至 2024 年甜樱桃栽培面积已达

22 988 hm2，年产量为 20.58 万 t，分别占全国的

9.9%、15.3%［3］。但随着种植范围和生产规模持

续扩大，甜樱桃种质的真实性及纯度、异物同名、

同物异名、变种及遗传倍性等问题，逐渐增多，

严重影响了甜樱桃种质保护和育种工作，限制了

对甜樱桃种植的科学评价和合理利用［4-5］。为

防止烟台地区甜樱桃种质资源进一步流失，亟需

开展针对甜樱桃种质资源多样性的调查与研究。

【前人研究进展】遗传多样性研究是种质资源评

价保护及开发利用工作的基础。其中，分子标记

因不受外界条件和植物发育阶段的影响，逐渐取

代了表型差异鉴定的方式，成为研究种质遗传多

样性和分析鉴别品种的主流技术［6］，如 RFLP、

ISSR、AFLP、SSR 等逐渐广泛应用于植物遗传

育种、种质资源保护与鉴定、基因库构建等领

域［7-11］。SSR（Simple Sequence Repeat）又称简

单重复序列标记技术，具有单基因座、多态性丰

富、信息含量高、操作简单、经济方便等优点［12］，

已被广泛用于植物群体分析［13-14］、品种鉴定［15］、

指纹图谱构建［16］以及性状关联位点分析［17］等

研究。近 5 年来，在甜樱桃种质和遗传多样性研

究领域，王晶等［18］筛选出 11 个 SSR 基因标记，

构建了北京地区 48 个甜樱桃品种的指纹图谱库；

王丹丹等［4］筛选出 24 对 SSR 引物，用 40 个不

同产地的甜樱桃品种为材料，进行分子鉴别及分

析不同种质间的亲缘关系，其聚类结果与品种特

性及成熟期具有较高的一致性。【本研究切入

点】随着种植范围和生产规模持续扩大，山东烟

台的甜樱桃种质资源日益丰富，既有科研院所、

企业等自主研发育种，也有大量果农生产繁育种

质，导致甜樱桃种质资源杂乱和种质杂合的程度

加剧，因此需要加强对甜樱桃种质资源的收集和

鉴定，分析并保护烟台地区樱桃种质资源的多样

性。【拟解决的关键问题】本研究筛选出 8 对多

态性良好的 SSR 引物，通过对其扩增条带进行分

析并编码，构建 36 个樱桃种质的分子身份证并

进行聚类分析，以期了解烟台地区樱桃种质资源

间的遗传相似性和差异性，分析其相关基因型、

群体结构及可能的亲缘关系，为甜樱桃种质遗传

育种、鉴定和保护提供科学依据。

1 材料与方法

1.1 试验材料

供试材料为 31 个烟台地区主栽的甜樱桃品

种和 5 份野生毛樱桃种质（共 36 份樱桃种质），

分别种植于山东烟台市沃土农场和中国农业大学
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烟台研究院樱桃种质资源圃，具体品种、种质编

号和果实特性（成熟期、果皮颜色、果实形状）

见表 1。

1.2 试验方法

1.2.1 基因组 DNA 提取与检测 取幼嫩樱桃真

叶 0.5 g，采用 CTAB（2%）方法提取样品基因

表 1 36 份山东烟台樱桃种质及果实特性

Table 1 36 cherry germplasm and their fruit characteristics in Shandong Yantai

编号 No. 种质名称 Germplasm name 种质来源 Origin of germplasm 果实性状 Fruit characteristics

T-1 美早 美国 中早熟、深红色、心脏形

T-2 布鲁克斯 美国 早熟、深红色、扁圆形

T-3 萨米脱 加拿大 中晚熟、紫红色、心脏形

T-4 辉煌 1-5 中国 中早熟、黄红色、心脏形

T-5 玲珑脆 中国 早熟、浅黄色、宽肾形

T-6 火箭 美国 早熟、鲜红色、心脏形

T-7 红手球 日本 极晚熟、鲜红色、心脏形

T-8 弗利斯科 西班牙 中早熟、紫黑色、心脏形

T-9 俄罗斯 8 号 俄罗斯 中早熟、紫黑色、心脏形

T-10 格雷斯星 意大利 中早熟、淡红色、呈肾形

T-11 密露 中国 早熟、紫红色、椭圆形

T-12 鲁樱 3 号 中国 中早熟、紫红色、心脏形

T-13 佳红 中国 中晚熟、浅黄色、心脏形

T-14 珊瑚香槟 美国 中早熟、珊瑚红、心脏形

T-15 奇早 中国 特早熟、紫红色、心脏形

T-16 塔玛拉 捷克 中晚熟、紫红色、心脏形

T-17 柯迪亚 捷克 中晚熟、紫红色、心脏形

T-18 黑珍珠 中国 中晚熟、紫黑色、心脏形

T-19 福瑞纳 俄罗斯 早熟、紫黑色、心脏形

T-20 黑金 中国 中熟、暗红色、心脏形

T-21 黄蜜 中国 中熟、金黄色、心脏形

T-22 甜心 加拿大 晚熟、鲜红色、心脏形

T-23 桑提娜 加拿大 早熟、紫黑色、心脏形

T-24 马什哈德 伊朗 晚熟、深红色、心脏形

T-25 鲁樱 4 号 中国 中晚熟、深红色、心脏形

T-26 鲁樱 8-5 中国 中熟、紫红色、心脏形

T-27 鲁宾 罗马尼亚 晚熟、淡红色、心脏形

T-28 秦樱 中国 早熟、紫红色、心脏形

T-29 加拿大巨人 加拿大 中熟、深红色、心脏形

T-30 图雷拉 美国 早熟、深红色、心脏形

T-31 美国红 美国 中晚熟、深红色、心脏形

M-1 毛樱桃 -1 中国 早熟、深红色、心脏形

M-2 毛樱桃 -2 中国 早熟、深红色、心脏形

M-3 毛樱桃 -3 中国 早熟、深红色、心脏形

M-4 毛樱桃 -4 中国 早熟、深红色、心脏形

M-5 毛樱桃 -5 中国 早熟、深红色、心脏形
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组 DNA，利用紫外分光光度计测定浓度，经 1.4%

琼脂糖凝胶电泳法检测 DNA 的完整性，再用分

光光度计检测样本纯度，保证 OD260/280 在 1.8 以上，

然后将所有 DNA 样本稀释至 20 ng/μL，置于 -25℃

冰箱保存备用。

1.2.2 SSR引物筛选 参考文献［4］和文献［18-21］，

初步筛选出 10 对扩增结果多态性良好的引物

（表 2）。

表 2 用于甜樱桃遗传多样性分析的 SSR 引物

Table 2 SSR primers for genetic diversity analysis of sweet cherry

引物 Primer 正向引物 Forward primer (5'-3') 反向引物 Reverse primer (5'-3') 参考文献 Reference

C-1 AGCCACCCGTTAAGGAGATT AATCACCCTCTTTGGAACCC ［18］

C-2 GAACCTTGTGTGGCTTGGAT TATGAACGGTGACGATGGAA ［18］

C-3 CCAGCAATTGATGAGGTGAA CTCTCTGCCCACTCAGCTCT ［18］

C-4 TCCACTGGAGAAGGAACCAC GGACCACGCTTCTCACTCTC ［18］

C-5 TGTGCTAATGCCAAAAATACC ACATGCATTTCAACCCACTC ［19］

C-6 GCTAGGACTTGTGGCACTCC TACCCTCCACCACTCCACTT ［4］

C-7 ACGATCACAACCTTCGTTCC GCTTCAGCACCTTGAAGAGG ［4］

C-8 ATGATGCTACCACAAGGGACTCGT GTTTAGCTGCACATACGCTTTTACCTCC ［20］

C-9 GTACACGGACCCAATCCTG TCTAACATCATGTTAAACATCG ［21］

C-10 TGTGCTAATGCCAAAAATACC TGTGCTAATGCCAAAAATACC ［21］

1.2.3 PCR 扩增 利用常规 PCR 扩增检测各引

物对样本的多态性区别度是否符合试验要求，

选 取 多 态 性 好、 条 带 清 晰 的 引 物 用 于 后 续 试

验。PCR 反 应 体 系：DNA 模 板 1.0 μL，2×Taq 

PCR mix 12.5 μL，上、下游引物各 0.5 μL，dNTP 

0.5 μL，10×Taq Buffer 2.5 μL，Taq 酶 0.2 μL，

ddH2O 补足至 30 μL。采用 Touch-down PCR 反应

程序： 94℃预变性 5 min；93 ℃变性 30 s，60℃

退火 30 s，72 ℃延伸 30 s，10 次循环；93℃变

性 30 s，55℃退火 30 s，72℃延伸 30 s，30 次循环；

72℃延伸 10 min；4 ℃保存［22］。

1.2.4 SSR 荧光检测 取 96 孔反应板，记录试

验日期并制作 SSR 检测表。将奇数连锁群的正

向引物 5' 端添加 6-FAM 荧光标记，将偶数连锁

群的正向引物 5' 端添加 HEX 荧光标记。使用连

续加样器，吸取 990 μL HIDI 和 10 μL LIZ500 混

合物，加入至 96 孔反应板中、每孔 10 μL，然后

置于平板离心机中、2 000 r/min 离心 15 s。对照

SSR 检测表，在 96 孔反应板中加入 1 μL 对应样

品，2 000 r/ min 离心 15 s 后，使用封板膜密封，

振荡，1 200 r/ min 离心 30 s，进行 PCR 扩增。变

性程序为 98℃ 5 min，然后将 96 孔反应板置于

冰水混合物上急速冷却，2 000 r/min 离心 30 s。

使用 3730 xl 分析仪进行毛细管电泳及扩增产物

荧光检测。

1.3 统计分析

统计 3730 xl 分析仪毛细管电泳数据，使用

DataFormater5.0 软件获得各扩增片段的长度，用

PopGen32 计算有效等位基因（Effectivenumber of 

alleles, Ne）、等位基因（Numberofalleles, Na）、

期望杂合度（Expected heterozygosity, He）、观测

杂合度（Observed heterozygosity, Ho）、Shannon’s
指数（I）和 Nei’s 多样性指数（H）；利用 Power 

Marker 3.2 软件统计多态性信息含量（PIC）和基

因型数量，用 UPGMA 法对 36 份樱桃种质进行

聚类分析。

1.4 DNA 分子身份证构建

参考钟世超等［23］和满孝源等［24］方法，先

将种质鉴别核心引物扩增的条带组合，得到二进

制的 DNA 指纹图谱；再将 n 对引物的扩增带型

数按从小到大顺序排列，从“1~9”按顺序赋值；

当带型数大于 9 时分别用小写英文字母表示，如

a 代表第 10 个带型，依次类推；将未检测出结

果的赋值为“0”，得出 9 位独特的字符串。将
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基本信息输入二维码转换软件，构建出樱桃种质

的 DNA 分子身份证。

2 结果与分析

2.1 36 份山东烟台樱桃种质 DNA 提取及引物筛选

樱 桃 叶 片 DNA 电 泳 如 图 1A 所 示， 样 本

DNA 主条带明亮清晰、无拖尾及杂带，无 RNA

污染、DNA 提取完整度较好，可满足后续试验

要求。10 对 SSR 引物的 PCR 扩增结果表明，引

物 C-6 和 C-10 的扩增条带较模糊，不符合试验

要求；剩余 8 对引物多态性良好，条带清晰可以

作为试验引物（图 1B）。

2.2 36 份山东烟台樱桃种质多态性分析 
由表 3 可知，利用筛选的 8 对 SSR 引物在 36

份樱桃种质中共检测出 73 个基因位点，平均每对

引物等位基因数为 9.12 个，表明筛选的引物多态

性良好。其中引物 C-5 检测出的等位基因数目最

多（19 个），引物 C-4 次之（12 个），而引物 C-7

最少（2 个）。其次，8 对 SSR 引物在 36 份樱桃

种质中，检测出有效等位基因数（Ne）在 1.03~8.22、

平均为 3.41；观测纯合度（O-Ho）的变化范围为

0.17~0.97；群体平均 Shannon’s 指数和 Nei’s 多样

性指数分别为 1.25 和 0.58；期望杂合度（E-He）

的平均值为 0.59；引物的多态性信息含量（PIC）

在 0.03~0.87，平均值为 0.55，表明 36 份供试樱桃

种质有较丰富的遗传多样性。其中 C-5 的 PIC 值

最大，表明该引物具有较高的樱桃种质鉴别能力。

部分樱桃种质的 SSR 扩增结果见图 2。

2.3 36 份山东烟台樱桃种质指纹图谱及分子身

份证构建

利用筛选到的 8 对 SSR 引物进行品种材料

的鉴定。对毛细管电泳数据进行人工校正，并整

表 3 36 份山东烟台樱桃种质的 SSR 标记结果

Table 3 SSR marker results of 36 cherry germplasms in Shandong Yantai

引物

Primer 

基因型数

Genotype 

有效等位基因 /

等位基因

Ne/Na

期望杂合度 /

观测杂合度

He/Ho

Nei’s 多

样性指数 H
Shannon’s

指数 I
多态性信息

含量 PIC

C-1 8.00 3.24/7.00 0.70/0.17 0.69 1.40 0.64

C-2 8.00 3.18/7.00 0.69/0.33 0.69 1.40 0.64

C-3 12.00 3.76/9.00 0.74/0.22 0.73 1.63 0.70

C-4 13.00 4.15/8.00 0.77/0.22 0.76 1.60 0.72

C-5 19.00 8.22/11.00 0.89/0.22 0.88 2.23 0.87

C-7 2.00 1.03/2.00 0.03/0.97 0.03 0.07 0.03

C-8 4.00 1.50/3.00 0.34/0.78 0.33 0.63 0.31

C-9 7.00 2.17/5.00 0.55/0.72 0.54 1.04 0.49

平均 Average 9.12 3.41/6.50 0.59/0.45 0.58 1.25 0.55

M：DNA marker；图 A 1~4：部分樱桃种质 DNA；图 B 1~10：10 对 SSR 引物在部分樱桃种质中的扩增结果

M: DNA marker; Figture A 1-4: DNA of some cherry germplasms; Figture B 1-10: SSR amplification results of 10 pairs of primers

图 1 樱桃种质 DNA 检测（A）及 10 对 SSR 引物扩增结果（B）电泳图
Fig. 1 DNA detection (A) of cherry germplasms and electrophoresis diagram of SSR amplification results (B) of 10 pairs of primers
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理电泳峰图，读取等位基因条带［25］，人工整理

并获得 36 份樱桃种质在不同位点的等位基因片

段大小，建立 DNA 指纹图谱（表 4）。按照二

进制方法，以“0，1”阵列为基础，将表 4 中的

条带转化为数字“0，1”，其中“0”表示相应

扩增位点无扩增条带，“1”则表示有扩增条带；

若无扩增条带，则用“999”代替，同时按引物

编号和扩增条带片段从小到大排序组成一串数字

代码［26］，制作 DNA 数字指纹图谱（表 5）。

根据扩增条带数量，将 8 对 SSR 引物在不

同样品上扩增得到的带型由少到多排列，并将其

编码串联得到带型编号（表 6）。将各品种名称、

分子身份证编号、农艺性状等信息导入草料二维

码快速生成器，构建出 36 份烟台樱桃品种身份

证二维码（表 7）。由表 7 可见，36 份樱桃种质

的分子身份证均不相同，表明 8 对 SSR 引物能够

区分 36 个样本，采用的 8 对 SSR 引物合理且有效。

2.4 36 份山东烟台樱桃种质聚类分析

采用非加权组平均法（UPGMA）对 36 份供

试樱桃种质进行聚类分析，并构建遗传关系聚类

分析图（图 3）。其中，验算 r 值为 0.93，表明

聚类分析结果精确。在遗传系数 0.170 处，36 份

供试樱桃种质分为甜樱桃和野生毛樱桃两大类，

表明野生毛樱桃与甜樱桃种质亲缘关系较远；在

遗传系数 0.556 处，36 份樱桃种质可划分为 7 类：

Ⅰ类所含种质最多、有 23 份其中，T-20 和 T-23

几乎无遗传差异，遗传系数接近 1.00，需要进一

步选择其他遗传方式进行分析；Ⅱ类有 4 份甜樱

图 2 部分山东烟台樱桃种质的 SSR 扩增结果
Fig. 2 Partial SSR amplification results of cherry germplasms in Shandong Yantai
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表 4 36 份山东烟台樱桃种质的 DNA 指纹图谱

Table 4 DNA fingerprints of 36 cherry germplasms in Shandong Yantai

种质

Germplasm

引物 Primer

C-1 C-2 C-3 C-4 C-5 C-7 C-8 C-9

T-1 美早 Tieton 253/277 206/208 128/138 133 146 208 287/290 148

T-2 布鲁克斯 Brooks 252 206 134/138 140/142 145/148 208 287/290 148

T-3 萨米脱 Summit 252/277 206/214 138 137/142 136/145 208 287 148

T-4 辉煌 1-5 Huihuang 1-5 252/277 206 128/138 133/142 136/144 208 287 142/148

T-5 玲珑脆 Linglongcui 252/277 206 132/138 137/142 139/145 208 287 142/148

T-6 火箭 Rocket 252/277 253/277 128/138 133/137 136/147 208 287 148

T-7 红手球 Hongshouqiu 253/277 206/214 128/141 127/133 136/138 208 287/290 142

T-8 弗利斯科 Frisco 252/277 206 128/139 133/142 136/144 208 287 148

T-9 俄罗斯 8 号 Russian-8 252/277 208/214 138 133 145/148 208 287 148

T-10 格雷斯星 Grace Star 252/277 206/208 128/138 137/140 144/146 208 287/290 148

T-11 密露 Milu 252/277 208 128/138 133 136/146 208 287/290 148

T-12 鲁樱 3 号 Luying-3 253/277 206/214 128/138 133/137 136 208 287 142/148

T-13 佳红 Jiahong 254/277 206/214 128/141 133/138 137/139 208 287 148

T-14 珊瑚香槟 Coral Champagne 253/277 206 128/132 137/142 137/139 208 287 142/148

T-15 奇早 Qizao 252 206/208 128/138 133/142 136/147 208 287 148

T-16 塔玛拉 Tamara 252/277 206 128/138 133/142 144/147 208 287 142/148

T-17 柯迪亚 Attika 252/277 206/214 128/134 133/137 139/145 208 287 135

T-18 黑珍珠 Black Pearl 252/277 206 138 137 136/146 208 287 148

T-19 福瑞纳 Furuina 252/277 208/214 134/138 133/137 136/144 208 287 142

T-20 黑金 Black Gold 252 206/208 128/138 133/142 137/148 208 287 148

T-21 黄蜜 Huangmi 252/277 206/214 128/132 133/137 138 208 287 142/148

T-22 甜心 Sweet Heart 252/277 206/214 138 133/137 144 208 287 142/148

T-23 桑提娜 Santina 252 206/208 128/138 133/142 137/148 208 287 148

T-24 马什哈德 Manhaleb 253/277 208/214 134/138 133/138 139/145 208 287 142

T-25 鲁樱 4 号 Luying-4 253/277 206 128/138 133 137/148 208 287 148

T-26 鲁樱 8-5 Luying8-5 252/277 206/208 138 133/138 144/147 208 287/290 148

T-27 鲁宾 Rubin 252/277 206/214 128/138 133/142 144 208 287 148

T-28 秦樱 Qinying 252/277 208/214 128/132 133/138 138/147 208 287 148

T-29 加拿大巨人 Canada Giant 252/277 206/214 138 137/142 136/144 208 287 148

T-30 图雷拉 Tulare 252/277 206 128/132 137/142 136/138 208 287 148

T-31 美国红 American Red 253/277 206/214 128/138 133/142 144 208 287 142/148

M-1 毛樱桃 -1 Maoyingtao-1 272 205/207 134/145 130/138 118/137 208 284/287 132

M-2 毛樱桃 -2 Maoyingtao-2 254/276 206/208 134/143 138 137 208 284 132/142

M-3 毛樱桃 -3 Maoyingtao-3 253/275 205/207 147 138/146 118/137 208 284/287 135

M-4 毛樱桃 -4 Maoyingtao-4 254/277 205 134/143 138 137 207 284 124/132

M-5 毛樱桃 -5 Maoyingtao-5 276 205 145 138 118/126 208 284 132
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表 5 36 份山东烟台樱桃种质的数字指纹图谱

Table 5 Digital fingerprints of 36 cherry germplasms in Shandong Yantai
种质

Germplasm

数字指纹图谱

Digital fingerprint

种质

Germplasm

数字指纹图谱

Digital fingerprint

T-1 010000101010001001000000010000000000001000101100001 T-19 100000100011000011000000011000001000100010101000010

T-2 100000001000000011000000000011000000010010101100001 T-20 100000001010001001000000010001000100000000101000001

T-3 100000101001000001000000001001001000010000101000001 T-21 100000101001001100000000011000000010000000101000011

T-4 100000101000001001000000010001001000100000101000011 T-22 100000101001000001000000011000000000100000101000011

T-5 100000101000000101000000001001000001010000101000011 T-23 100000001010001001000000010001000100000010101000001

T-6 100000100000111001000000011000001000000100101000001 T-24 010000100011000011000000010100000001010000101000010

T-7 010000101001001000010001010000001010000000101100010 T-25 010000101000001001000000010000000100000010101000001

T-8 100000101000001000100000010001001000100000101000001 T-26 100000101010000001000000010100000000100100101100001

T-9 100000100011000001000000010000000000010010101000001 T-27 100000101001001001000000010001000000100000101000001

T-10 100000101010001001000000001010000000101000101100001 T-28 100000100011001100000000010100000010000100101000001

T-11 100000100010001001000000010000001000001000101100001 T-29 100000101001000001000000001001001000100000101000001

T-12 010000101001001001000000011000001000000000101000011 T-30 100000101000001100000000001001001010000000101000001

T-13 001000101001001000010000010100000101000000101000001 T-31 010000101001001001000000010001000000100000101000011

T-14 010000101000001100000000001001000101000000101000011 M-1 000100010100000010000100100100010000000100111001000

T-15 100000001010001001000000010001001000000100101000001 M-2 001001001000000010001000000100000000000100110001010

T-16 100000101000001001000000010010000000100100101000011 M-3 010010010100000000000010000100110100000000111000100

T-17 100000101001001010000000011000000001010000101000100 M-4 001000110000000010001000000100000100000001010011000

T-18 100000101000000001000000001000001000001000101000001 M-5 000001010000000000000100000100010000000000110001000

表 6 8 对引物对 36 份山东烟台樱桃种质带型编号

Table 6 Band numbers of 36 cherry germplasms in Shandong Yantai by 8 pairs of primers

带型编号 Band No. C-7 C-8 C-9 C-2 C-1 C-3 C-4 C-5

0 0 0 0 0 0 0 0 0

1 207 284 124/132 205 252 128/132 127/133 118/126

2 208 284/287 132 205/207 252/277 128/134 130/138 118/137

3 287 132/142 206 253 128/138 133 136

4 287/290 135 206/208 253/277 128/139 133/137 136/138

5 142 206/214 253/275 128/141 133/138 136/144

6 142/148 208 254/277 132/138 133/140 136/145

7 148 208/214 254/276 134/138 133/142 136/146

8 253/277 272 134/143 137 136/147

9 276 134/145 137/140 137

a 134 137/142 137/139

b 138 138 137/148

c 145 138/146 138

d 147 140/142 138/147

e 139/145

f 144

g 144/146

h 144/147

i 145/148

j 146
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表 7 36 份山东烟台樱桃种质的分子身份证

Table 7 Molecular identity of 36 cherry germplasms in Shandong Yantai
种质

Germplasm

分子身份证

Marker ID number

二维码

QR code

种质

Germplasm

分子身份证

Marker ID number

二维码

QR code

T-1 美早 Tieton 2474433j T-19 福瑞纳 Furuina 23552745

T-2 布鲁克斯 Brooks 247317di T-20 黑金 Black Gold 2374137b

T-3 萨米脱 Summit 23752ba6 T-21 黄蜜 Huangmi 2365214c

T-4 辉煌 1-5 Huihuang 1-5 23632375 T-22 甜心 Sweet Heart 23652b4f

T-5 玲珑脆 Linglongcui 236326ae T-23 桑提娜 Santina 2374137b

T-6 火箭 Rocket 23782348 T-24 马什哈德 Manhaleb 2357475e

T-7 红手球 Hongshouqiu 24554514 T-25 鲁樱 4 号 Luying-4 2373433b

T-8 弗利斯科 Frisco 23732475 T-26 鲁樱 8-5 Luying 8-5 24742b5h

T-9 俄罗斯 8 号 Russian-8 23772b3i T-27 鲁宾 Rubin 2375237f

T-10 格雷斯星 Grace Star 2474239g T-28 秦樱 Qinying 2377215d

T-11 密露 Milu 24762337 T-29 加拿大巨人 Canada Giant 23752ba5

T-12 鲁樱 3 号 Luying-3 23654343 T-30 图雷拉 Tulare 237321a4

T-13 佳红 Jiahong 2475655a T-31 美国红 American Red 2365437f

T-14 珊瑚香槟 Coral Champagne 236341aa M-1 毛樱桃 -1 Maoyingtao-1 22228922

T-15 奇早 Qizao 23741378 M-2 毛樱 -2 Maoyingtao-2 213478b9

T-16 塔玛拉 Tamara 2363237h M-3 毛樱桃 -3 Maoyingtao-3 22425dc2

T-17 柯迪亚 Attika 2345224e M-4 毛樱桃 -4 Maoyingtao-4 111168b9

T-18 黑珍珠 Black Pearl 23732b87 M-5 毛樱桃 -5 Maoyingtao-5 21219cb1
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桃种质；Ⅲ类有 3 份甜樱桃品种；Ⅳ类只有 T-2，

且在遗传系数为 0.496 时与其余 30 份甜樱桃品

种分离，表现出明显的遗传差异性，亲缘关系较

远；Ⅴ、Ⅵ、Ⅶ类均为中国农业大学烟台研究院

的野生毛樱桃种质，与烟台地区甜樱桃种质有明

显区别。

对山东烟台的 31 份甜樱桃种质，在遗传系

数为 0.611 处可重新分成 5 类。（1）第 1 类有

23 份樱桃种质，在遗传系数 0.642 处可细分为 A、

B、C 3 组。A 组 T-1、T-11、T-10、T-26、T-15、T-20、

T-23 和 T-25 均属于偏早熟的甜樱桃种质。B 组

含 14 份甜樱桃种质，其中有 5 个我国培育品种

（T-4、T-5、T-12、T-18 和 T-21）、3 个 美 国

培育品种（T-14、T-30 和 T-31）、3 个加拿大

品种（T-3、T-22 和 T-29）；B 组中 T-3 和 T-29

遗传相似系数最大、遗传差异最小。C 类只有 T-6，

由美国 SMS 无限种质公司培育，我国于 2018 年

引进并在山东烟台栽培，其亲缘关系与第 1 类中

其他甜樱桃种质相隔较远。（2）第 2 类由 T-9、

T-19 和 T-24 构成。其中，T-9 和 T-19 均从俄

罗斯引进到我国，二者亲缘关系较近。（3）第

3~5 类由捷克引进的 T-17、日本引进的 T-7、我

国培育的 T-13 和 T-28、美国引进的 T-2 共 5 个

甜樱桃品种构成，其种质间遗传差异大，与其他

甜樱桃种质亲缘关系较远。

3 讨论

遗传多样性代表某个地区种质的适应能力

和进化潜力，其水平的高低与种质的分布范围和

发展潜力密切相关［27］，对种质未来的发展和保

护具有重要意义［28］。分子标记技术因不受外界

条件和植物发育阶段的影响逐渐取代过去依靠形

图 3 基于 SSR 分子标记的山东烟台樱桃种质资源聚类分析
Fig. 3 Cluster analysis of cherry germplasm resources in Shandong Yantai based on SSR molecular markers
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态标记的方法，现已成为研究遗传多样性和种质

资源的主要工具［29］。在众多分子标记技术中，

SSR 荧光标记因多态性丰富、经济方便等优点，

被广泛应用［30］。采用此技术研究种群遗传多样

性和遗传结构时，通常将杂合度作为评价种群遗

传多样性和反映群体中等位基因的丰富度和均

匀程度的重要指标［31-32］。在本试验中，36 份樱

桃种质材料的观测纯合度（Ho）的变化范围为

0.17~0.97；群体平均 Shannon’s 遗传多样性指数

和 Nei’s 多样性指数分别为 1.25 和 0.58；期望杂

合度（He）的平均值为 0.59，表明 36 份供试樱

桃种质遗传信息丰富，同时等位基因丰富度和均

匀度均较高。

多态信息含量（PIC）是反映 DNA 变异程

度的一个指标，能反映 DNA 多态性高低。姚陆

铭等［32］通过对扁豆种质资源的 SSR 标记分析，

认为当 PIC 值 >0.5 时，SSR 标记具有高度可供

信息性；当 0.50>PIC>0.25 时，SSR 标记能比较

合理地提供信息；当 PIC 值 <0.25 时，SSR 标记

的可供信息性较差。本试验筛选出的 8 对 SSR

标记的 PIC 值在 0.03~0.87、平均 0.55，具有高

度多态性，且对 36 份供试樱桃种质区分率达到

100%。本试验成功构建了 36 份樱桃种质的分子

身份证，并采用二维码将每份种质的名称、分类、

来源地和指纹代码信息等转换生成二维码，构建

了 36 份樱桃种质 SSR 分子指纹图谱，可为甜樱

桃种质资源鉴定提供有力支撑。

基于 Nei’s 遗传距离的 UPGMA 聚类分析结

果中，在遗传系数 0.170 处，36 份樱桃种质分为

甜樱桃和野生毛樱桃两类，表明野生毛樱桃与甜

樱桃种质亲缘关系较远；在遗传系数 0.556 处，

可将 36 份樱桃种质划分为 7 类；31 份烟台地区

甜樱桃种质在遗传系数 0.611 处可重新分成 5 类，

其聚类结果与农艺形态特征和成熟季节的类别聚

类大致符合［30］。其中，来自同一产地的种质聚

类现象较为普遍，表明目前生产上同一地区反复

使用同一授粉系配种的现象较普遍。例如，‘俄

罗斯 8 号’和‘福瑞纳’均产于俄罗斯，遗传差

异较小；‘萨米脱’‘甜心’和‘加拿大巨人’

均由加拿大夏地农研究所育成，这３个品种聚为

一类。观测杂合度（Ho= 0.45）略低于期望杂合

度（He=0.59），性状相似现象亦较为普遍，造

成同一地区遗传基础较差。此外，来自国外不同

品种也可以聚在一起，如原产于美国的‘黑金’

和选育于加拿大的‘桑提娜’几乎无遗传差异，

进一步表明可以继续深化推进国际合作育种工

作，以培育出更优良的甜樱桃品种。

4 结论

本研究筛选出 8 对稳定性好、条带清晰、多

态性高的 SSR 引物，从 36 份樱桃种质资源中共

检测到 73 个等位基因，平均每对引物扩增出 9.12

个，Shannon’s 指数和 Nei’s 多样性指数分别为

1.25 和 0.58，具有丰富的遗传多样性；同时，构

建出 36 份樱桃种质的 DNA 身份证和指纹图谱并

将其种质信息溯源至二维码中，为樱桃种质资源

鉴定提供参考；在遗传系数 0.170 处，36 份樱桃

种质分为甜樱桃和野生毛樱桃两类；在遗传系数

0.611 处，山东烟台的 31 份甜樱桃种质分成 5 类，

聚类结果与其种质农艺特征聚类相符合。本研究

结果可为烟台地区甜樱桃的种质资源鉴定与遗传

多样性分析、优良亲本选育提供理论和技术支持。
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