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摘要：基于ＳＳＲ分子标记技术，对来自福建省的７个供试茶树品种的遗传多样
性水平进行分析，并构建其分子指纹图谱．结果表明：初步筛选的１４个 ＳＳＲ分
子标记均为多态性标记，其多态性信息含量较丰富，可以较好地区分７个供试
茶树品种；福云六号与福云七号供试茶树品种之间的遗传相似性系数最高，为

８．０６，亲缘关系最近；以扩增条带较少、多态性较高的３个 ＳＳＲ分子标记引物
（ＰＳ３，ＰＳ１５，ＰＳ１９）相组合而构建的分子指纹图谱，可有效鉴别７个供试茶树品
种，实现以最少的分子标记引物鉴定所有品种的目的．
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Ａｂｓｔｒａｃｔ：ＢａｓｅｄｏｎｔｈｅＳＳＲｍｏｌｅｃｕｌａｒｍａｒｋｉｎｇｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，ｉｔａｎａｌｙｚｅｄｔｈｅｌｅｖｅｌｏｆｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆ７ｔｅｓｔｅｄ
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ｔｈａｔａｌｌｏｆｔｈｅ１４ｍｏｌｅｃｕｌａｒｍａｒｋｅｒｓｐｒｉｍａｒｙｓｃｒｅｅｎｉｎｇｗｅｒｅｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃｍａｒｋｅｒｓｗｉｔｈｒｉｃｈｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｉｎｆｏｒ
ｍａｔｉｏｎ，ａｎｄ７ｔｅｓｔｅｄｔｅａｐｌａｎｔｖａｒｉｅｔｉｅｓｃｏｕｌｄｂｅｄｉｓｔｉｎｇｕｉｓｈｅｄｅｆｆｅｃｔｉｖｅｌｙ．Ｇｅｎｅｔｉｃｓｉｍｉｌａｒｉｔｙｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ
ｂｅｔｗｅｅｎＦｕｙｕｎＮｏ．６ａｎｄＦｕｙｕｎＮｏ．７ｗａｓｈｉｇｈｅｓｔ（８．０６）ｗｈｉｃｈｈａｄａｃｌｏｓｅｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ．３ＳＳＲ
ｍｏｌｅｃｕｌａｒｍａｒｋｅｒｓ（ＰＳ３，ＰＳ１５，ＰＳ１９）ｗｅｒｅｓｅｌｅｃｔｅｄｔｏｃｏｎｓｔｒｕｃｔｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｂｅｃａｕｓｅｏｆｌｅｓｓａｍｐｌｉｆｉｅｄｂａｎｄｓ
ａｎｄｈｉｇｈｅｒＰｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，ａｎｄｔｈｅｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｃｏｕｌｄｄｉｓｔｉｎｇｕｉｓｈ７ｔｅａｐｌａｎｔｖａｒｉｅｔｉｅｓ，ａｃｈｉｅｖｅｄｔｈｅｐｕｒｐｏｓｅｏｆ
ｉｄｅｎｔｉｆｙｉｎｇａｌｌｖａｒｉｅｔｉｅｓｗｉｔｈｔｈｅｌｅａｓｔｍｏｌｅｃｕｌａｒｍａｒｋｅｒ．

０　引言

茶树（Ｃａｍｅｌｌｉａｓｉｎｅｎｓｉｓ（Ｌ．）Ｏ．Ｋｕｎｔｚｅ）属于

山茶目，山茶科，山茶属，茶种．作为目前世界上

重要的经济作物之一［１］，茶树在世界范围内被

广泛种植，现已成为最受欢迎的非酒精类饮料

作物之一［２］．中国是茶树的起源地，茶树资源丰

富，数千年来培育出了众多优良的茶树品种［３］．

茶树的育种周期较长，但极易进行无性繁殖，因

而茶树品种侵权现象普遍存在［４］．

分子标记技术是一种以个体间核苷酸序列

在遗传物质内的变异为基础发展起来的遗传标

记技术，可直接反映不同个体在ＤＮＡ水平上的

遗传差异性及其多态性［５］．与其他遗传标记技

术相比，分子标记技术具有多态性良好、共显性

和重复性显著、不干扰目标性状表现等优势［６］．

常用的分子标记技术主要有限制性片段长度多

态性 ＲＦＬＰ（ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎｆｒａｇｍｅｎｔｌｅｎｇｔｈｐｏｌｙｍｏｒ

ｐｈｉｓｍ）分子标记技术、随机扩增多态性 ＤＮＡ

ＲＡＰＤ（ｒａｎｄｏｍａｍｐｌｉｆｉｅｄｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍＤＮＡ）分

子标记技术、简单重复区间序列 ＩＳＳＲ（ｉｎｔｅｒ

ｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔ）分子标记技术、简单重

复序列ＳＳＲ（ｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔ）分子标记

技术、相关序列扩增多态性 ＳＲＡＰ（ｓｅｑｕｅｎｃｅ

ｒｅｌａｔｅｄａｍｐｌｉｆｉｅｄｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ）分子标记技术、

单核苷酸多态性ＳＮＰ（ｓｉｎｇｌｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｐｏｌｙｍｏｒ

ｐｈｉｓｍ）分子标记技术等［７］．其中，ＳＳＲ分子标

记技术是一种以特定引物的 ＰＣＲ扩增为基础

发展起来的第二代分子标记技术，现已被广泛

应用于植物学研究［８］．大量的研究表明［９－１２］，

ＳＳＲ分子标记技术已经非常成熟，利用该技术
可以对不同茶树品种予以标记，进行区分．作为
影响ＳＳＲ分子标记技术的关键因素，ＳＳＲ引物
的开发至关重要［１３］．随着茶树分子生物学研究
工作的不断深入，在茶树中已开发了一些稳定

的ＳＳＲ分子标记，并已应用于亲缘关系、遗传
多样性分析等方面的研究［１４］．在利用 ＳＳＲ分子
标记技术研究分析样品的遗传多样性时，需要

有足够多的位点信息以保证实验结果的准确性

和可靠性，因此，ＳＳＲ分子标记技术需要做大量
的重复性实验，故选择高效精准的检测方法非

常重要．常用的检测方法主要有３种，即琼脂糖
凝胶电泳、聚丙烯酰胺凝胶电泳和毛细管

电泳［１５］．
分子指纹图谱是一种以分子标记技术（包

括 ＲＦＬＰ，ＲＡＰＤ，ＩＳＳＲ，ＳＳＲ，ＳＲＡＰ，ＳＮＰ等）为
基础，在ＤＮＡ水平上直接呈现个体特异性的电
泳图谱［１６］．分子指纹图谱应用于植物新品种的
保护和测试、植物品种或杂交种纯度的鉴定等

方面，具有很大的潜力［１７］．ＳＳＲ分子标记技术
是建立茶树品种分子指纹图谱的常用技术．郭
燕等［１８］基于表达序列标签（ＥＳＴ）的 ＳＳＲ分子
标记技术，分析了４０份贵州古茶树资源的遗传
多样性，鉴定了其分子指纹图谱，并从 ＳＳＲ标
记中筛选出４个核心标记，构建了１８位分子指
纹图谱号码，且每个品种都有唯一的分子指纹

图谱号码．金基强等［１９］研究分析了４２份茶树
品种资源，并从１６对引物中筛选出１３对引物
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进行遗传多样性分析，证实了利用 ＥＳＴＳＳＲ标

记进行茶树资源评价是有效的．乔婷婷等［２０］研

究分析了浙江省５９个茶树品种的遗传多样性

和群体结构，基于６４对ＥＳＴＳＳＲ分子标记的供

试茶树品种的多态性信息量平均值为０．４４，相

较于育成品种，地方品种的遗传多样性水平略

高．陈志辉等［２１］分析了福建的４３个茶树品种，

基于２３对ＳＳＲ分子标记对其进行遗传多样性

分析，并从中筛选出７对 ＳＳＲ引物组合构建指

纹图谱．王让剑等［２２］筛选得到６对ＳＳＲ分子标

记，并用于福建１０个自育品种和５个参照品种

的遗传差异分析，利用３对引物建立了其指纹

图谱．

我国福建省茶树品种很多，而茶树品种的

鉴别和保护对于发展茶业既是一项至关重要的

技术工作，又是一项长期性的茶种保持和传承

工作．鉴于此，本文拟采用 ＳＳＲ分子标记技术

研究分析７个福建供试茶树品种的遗传多样

性，构建其分子指纹图谱，旨在为福建茶树品种

的鉴别、分子标记辅助育种等提供参考．

１　材料与方法

１．１　材料
本研究的供试材料为７个福建茶树品种，

均采自恩顶茶园，由福建春伦集团提供，其相关

信息见表１．

表１　７个供试茶树品种的相关信息

Ｔａｂｌｅ１　Ｔｈｅｒｅｌａｔｅｄｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｏｆ７ｔｅｓｔｅｄ

ｔｅａｐｌａｎｔｖａｒｉｅｔｉｅｓ

名称
审（认、鉴）
定年份／级别 原遗传背景或来源

福安大白 １９８５／Ｇ 安市康厝乡上高山村

白茶 １９８５／Ｇ 闽北政和县、闽东福鼎县

菜茶 — 武夷山区

梅占 １９８５／Ｇ 安溪县芦田镇三洋村

金观音 ２００２／Ｇ 铁观音茶与黄金桂茶自然杂交

福云六号 １９８７／Ｇ 福鼎大白茶与云南大叶茶自然杂交

福云七号 １９８７／Ｇ 福鼎大白茶与云南大叶茶自然杂交

１．２　主要试剂
过硫酸铵、硼酸、丙烯酰胺，上海麦克林生

化科技有限公司产；乙二胺四乙酸（ＥＤＴＡ）、三

羟甲基氨基甲烷（Ｔｒｉｓ）、三羟甲基氨基甲烷硼

酸（ＴＢＥ）、溴代十六烷基三甲胺 （ＣＴＡＢ），北京

索莱宝生科技有限公司产；Ｎ，Ｎ－二甲叉双丙

烯酰胺，山东开普勒生物试剂公司产；ＡｇＮＯ３，

ＮａＯＨ，氯仿，异戊醇，异丙醇，甲醇，乙醇，醋酸

钠，天津市永大化学试剂公司产．以上试剂均为

分析纯．琼脂糖，赛默飞世尔科技公司产．

１．３　仪器与设备
ＡＥ２２４型分析天平，上海舜宇恒平科学仪

器有限公司产；ＴＧＬ－１６Ｇ型离心机，上海安亭

科学仪器厂产；ＳＣ－１５型恒温水浴锅，宁波新

芝生物科技有限公司产；ＨＳ－ＱＧＴＦＧ－１２００

型通风橱，安徽徽试实验设备有限公司产；ＪＹ－

ＣＸ２Ｂ型测序电泳槽，郑州博邦科贸有限公司

产；Ｃ１０００ＴｏｕｃｈＴＭ型ＰＣＲ仪，美国ＢｉｏＲａｄ公

司产；Ｂ－５００型超微量紫外可见分光光度计，

上海元析仪器有限公司产．

１．４　实验用溶液配方
质量分数为４０％的聚丙烯酰胺溶液：丙烯

酰胺３８ｇ，Ｎ，Ｎ－二甲叉双丙烯酰胺２ｇ，去离

子水１００ｍＬ．

质量分数为１０％的过硫酸铵溶液：过硫酸

铵１０ｇ，去离子水１００ｍＬ．

１０×ＴＢＥ溶液：Ｔｒｉｓ５．４ｇ，硼酸 ２．７５ｇ，

ＥＤＴＡ０．３７２ｇ，去离子水１００ｍＬ．

０．５×ＴＢＥ溶液：Ｔｒｉｓ２．７ｇ，硼酸１．３７５ｇ，

ＥＤＴＡ０．１８６ｇ，去离子水１０００ｍＬ．

２×ＣＴＡＢ缓冲液：ＣＴＡＢ２ｇ，１０ｍｍｏｌＴｒｉｓ

（ｐＨ值为８．０），２ｍｍｏｌＥＤＴＡ（ｐＨ值为８．０），

０．１４ｍｏｌＮａＣｌ，去离子水１００ｍＬ．

高盐缓冲液（质量分数为１０％的ＡｇＮＯ３溶

液）：ＡｇＮＯ３１０ｇ，去离子水１００ｍＬ．

染色液：高盐缓冲液１ｍＬ，去离子水
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１００ｍＬ．

显影液：ＮａＯＨ１．５ｇ，甲醛０．５ｍＬ，去离子

水１００ｍＬ．

１．５　茶树叶片ＤＮＡ的提取和检测

用改进的ＣＴＡＢ法［２，２３］分别提取供试茶树

叶片的ＤＮＡ，具体步骤如下：

１）准确称取０．１ｇ新鲜供试茶树叶片置于

１．５ｍＬ的离心管中，将其粉碎成匀浆状；

２）向离心管中加入６００μＬ（已于６５℃水

浴锅中预热）２×ＣＴＡＢ缓冲液后，将其置于

６５℃恒温水浴锅中水浴１ｈ；

３）冷却至室温后，加入等体积的氯仿／异

戊醇（Ｖ（氯仿）Ｖ（异戊醇）＝２４１）混合液，

颠倒混匀，于１００００ｒ／ｍｉｎ条件下离心１０ｍｉｎ；

４）收集上清液，加入等体积的氯仿／异戊

醇（Ｖ（氯仿）Ｖ（异戊醇）＝２４１）混合液，颠

倒混匀，于１００００ｒ／ｍｉｎ条件下离心５ｍｉｎ；

５）收集上清液，加入等体积的异戊醇，轻

轻混匀；

６）于－２０℃条件下静置１０ｈ，于７０００ｒ／ｍｉｎ

条件下离心５ｍｉｎ，弃上清液，用１０μＬ枪头吸

出剩余液体；

７）在剩余液体中加入８００μＬ高盐缓冲液，

于６５℃恒温水浴锅中水浴３０ｍｉｎ，于１００００ｒ／ｍｉｎ

条件下离心５ｍｉｎ，收集上清液；

８）向上清液中加入上清液体积１／１０的醋

酸钠溶液（３ｍｏｌ／Ｌ，ｐＨ值为５．２）、上清液体积

２／３的异丙醇，轻轻混匀；

９）于－２０℃条件下静置１ｈ，于７０００ｒ／ｍｉｎ

条件下离心５ｍｉｎ，弃上清液；

１０）重复步骤６）—９）；

１１）加入质量分数为 ７０％的乙醇，于

７０００ｒ／ｍｉｎ条件下离心５ｍｉｎ，弃上清液，重复

３次，将离心管于通风橱中静置４～５ｍｉｎ，根据

沉淀量的不同加入２０～４０μＬｄｄＨ２Ｏ；

１２）将提取出来的ＤＮＡ进行琼脂糖凝胶电

泳检测（琼脂糖质量分数为１％），采用超微量

紫外分光光度计及其软件 ＮａｎｏＤｒｏｐ２０００对

ＤＮＡ纯度和质量进行检测．

１．６　ＳＳＲ分子标记方法
本研究所用的６８个 ＳＳＲ分子标记来自不

同的参考文献［２４－２５］，其引物序列由上海生工生

物工程股份有限公司合成．

１．６．１　ＰＣＲ扩增　根据退火温度设定ＰＣＲ反

应程序，以目标条带清晰、杂带少为原则．ＰＣＲ

反应体系的总体积为２０μＬ，其中，ＤＮＡ模板

２μＬ，２×ＴａｑＭａｓｔｅｒＭｉｘ１０μＬ，１０μｍｏｌ／Ｌ的

上、下游引物各１μＬ，ｄｄＨ２Ｏ６μＬ．ＰＣＲ扩增程

序的循环条件是：９４℃预变性 ５ｍｉｎ，循环

１次；然后９４℃变性３０ｓ，循环３５次，最适退火

温度复性３０ｓ，７２℃延伸４５ｓ；最后于７２℃延

伸１０ｍｉｎ，循环１次．

１．６．２　ＰＣＲ扩增产物检测　将ＰＣＲ扩增产物

置于电泳槽里，采用质量分数为８％的聚丙烯

酰胺凝胶进行凝胶电泳，再结合银染方法进行

检测．本研究采用的银染方法在常规方法的基

础上进行了改进：凝胶电泳结束后取下夹子，将

玻璃胶板从电泳槽上取下来，从玻璃板中剥离

出凝胶，用蒸馏水漂洗１次；将凝胶转入染色液

中，轻摇２ｍｉｎ后，用蒸馏水漂洗１次，最后转

入显影液中进行显色，边摇边观察显色结果，直

至条带清晰后，将电泳结果拍照记录．

１．６．３　数据处理　采用人工读带的方法记录

电泳结果（只针对目标条带附近的扩增位点），

统计ＳＳＲ扩增条带，在相同扩增位点上，有条

带记为“１”，无条带记为“０”，利用ＮＴＳＹＳｐｃ

２．１０软件中的ＮＴｅｄｉｔ数据编辑器，直接录入读

带结果数据．通过 ＰｏｐＧｅｎｅ分析软件统计每对

引物在７个供试茶树品种的有效等位基因 Ｎｅ

（反映群体遗传变异大小的指标）、观测杂合度

Ｈｏ（随机抽取样本的２个等位基因不相同的概

率）、期望杂合度 Ｈｅ（根据理论公式计算所得，
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其范围从０到１：当Ｈｅ＝０时，说明该引物无多

态性；当Ｈｅ＝１时，说明该引物的无限多个等位

基因具有相同的频率）和 Ｓｈａｎｎｏｎ指数（Ｉ）．采

用ＰｏｗｅｒＭａｒｋｅｒ软件计算主要等位基因频率、

基因多样性指数，并根据 Ｎｅｉｌ’ｓ方法计算每对

引物扩增位点的多态性信息量（ＰＩＣ）．根据这

些指标的差异，可从不同角度分析 ＳＳＲ分子标

记引物在遗传多样性方面存在的差异．利用

ＮＴＳＹＳｐｃ２．１０软件中的 Ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ模块，通过

非加权平均法（ＵＰＭＧＡ）对７个供试茶树品种

的遗传相似系数方阵进行聚类分析．筛选出扩

增条带清晰、各茶树品种间电泳结果有差异的

ＳＳＲ分子标记引物，用于供试茶树分子指纹图

谱的构建．

２　结果与讨论

２．１　供试茶树品种的ＳＳＲ多态性
本研究从６８个 ＳＳＲ分子标记中初步筛选

出１４个扩增条带稳定清晰并表现出多态性的

ＳＳＲ分子标记，其引物信息见表２．

１４个 ＳＳＲ分子标记引物在７个供试茶树

品种中的扩增结果见表３．由表３可知：Ｎｅ的群

体遗传变异范围为３．３７９３～６．５３３３，平均值

为５．２２６９；Ｈｏ变化范围为０．５７１４～０．８５７１，
平均值为０．７３４７；Ｈｅ变化范围为 ０．７５８２～
０．９１２１，平均值为０．８６１９；Ｉ变化范围不大，为
１．５６７０～１．９０８５，平均值为１．７８１１；主要等位
基因频率变化范围为０．２１４３～０．５０００，平均
值为 ０．３１１２；基因多样性指数变化范围为
０．７０４１～０．８４６９，平均值为 ０．８００３；ＰＩＣ变
化范围为 ０．６７９６～０．８２７７，平均值为
０．７７７１，均大于０．５０００．该扩增结果表明，初
步筛选的１４个ＳＳＲ分子标记均为多态性标记，
其多态性信息含量较丰富．
２．２　供试茶树品种的遗传相似性

遗传相似系数越高，表明供试茶树品种间

遗传距离越近、亲缘关系越近．７个供试茶树品
种的遗传相似系数方阵见表 ４．由表 ４可知，
７个供试茶树品种的遗传相似系数变化幅度较
大，为４．８４～８．０６．其中，同父母本的福云六号
与福云七号间的遗传相似系数最高，为８．０６，
表明这２个供试茶树品种之间具有较近的亲缘
关系；金观音与福云六号间的遗传相似系数次

之，为７．９０；福云六号与菜茶间的遗传相似系

表２　１４个ＳＳＲ分子标记引物信息

Ｔａｂｌｅ２　Ｔｈｅｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｏｆ１４ＳＳＲｍｏｌｅｃｕｌａｒｍａｒｋｅｒｓｐｒｉｍｅｒｓ

引物编码 正向引物序列 反向引物序列 退火温度／℃
ＰＳ２ ＡＡＴＡＡＧＧＣＴＡＣＴＣＴＴＧＧ ＣＧＧＣＡＴＴＧＴＣＴＴＴＣＡＧＴ ５４．０
ＰＳ３ ＡＡＧＧＡＡＡＡＴＣＴＡＴＧＧＴＧＡＡ ＡＴＧＧＴＣＡＡＴＧＣＴＴＧＧＡＧ ５４．０
ＰＳ４ ＴＴＧＧＧＡＡＡＣＡＡＧＡＧＴＧＡ ＴＣＴＧＧＧＡＣＧＡＧＧＡＴＡＡＴ ５４．０
ＰＳ５ ＧＴＴＴＣＡＡＡＣＣＡＡＡＴＡＣＡＣ ＧＧＣＧＡＣＡＣＣＴＴＧＧＡＡＴＡ ５５．０
ＰＳ１３ ＣＡＴＴＡＧＡＴＧＴＴＣＣＡＧＴＣＣ ＴＣＡＣＴＣＡＣＡＴＴＴＡＧＣＴＴＴＴ ５７．５
ＰＳ１５ ＴＣＡＡＴＣＡＣＣＣＴＣＣＡＴＴＧＡＡＡ ＣＧＴＡＴＡＣＣＡＴＧＧＴＣＧＧＡＡＧＧ ６１．０
ＰＳ１９ ＡＣＣＣＡＡＡＡＴＡＴＧＡＡＡＣＡＡＣＡＴＧ ＴＧＡＣＴＡＣＴＧＣＡＣＴＧＡＣＡＣＴＧＣＴＡ ６０．０
ＰＳ２５ ＴＧＧＴＡＡＧＧＧＴＣＣＴＡＡＧＡＧＧＴＡＣＡＣ ＴＴＣＣＡＡＴＣＴＴＴＴＴＣＴＡＴＡＡＣＡＴＣＴＧＣ ６０．８
ＰＳ２６ ＣＣＡＴＣＡＴＴＧＧＣＣＡＴＴＡＣＴＡＣＡＡ ＣＣＡＴＡＴＧＴＧＴＧＴＧＡＡＴＧＡＴＡＡＡＡＣＣ ５７．０
ＰＳ４１ ＧＧＡＧＣＡＴＴＧＡＡＧＣＧＡＧＡＡＡＴ ＣＴＣＴＴＧＡＣＣＴＴＧＧＧＡＧＣＡＴＡＴＡＧＴ ６０．８
ＰＳ４２ ＴＣＣＴＴＴＴＣＡＡＴＣＡＴＣＡＴＴＣＴＣＴＧＴ ＡＡＡＡＴＣＴＴＧＣＣＴＴＴＧＡＴＣＴＴＧＡＡＣ ６０．８
ＰＳ５６ ＧＧＡＴＣＣＡＣＡＧＴＡＧＴＡＣＡＣＴＣＴＡＡＴＣ ＧＧＡＴＧＣＣＴＣＡＴＧＴＡＡＧＧＧＡＧＴＴＴＧ ６０．０
ＰＳ６１ ＴＴＡＡＧＣＡＡＡＧＡＡＧＴＣＧＣＧ ＣＴＡＡＡＡＴＣＴＣＣＡＣＴＣＡＧＣＴ ４８．０
ＰＳ６５ ＧＡＴＣＣＣＧＧＡＣＧＴＡＡＴＣＣＴＧ ＡＴＣＧＴＡＣＣＧＡＧＧＧＴＴＣＧＡＡＴ ５９．０
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数最低，为４．８４．

２．３　供试茶树品种的聚类分析结果
７个供试茶树品种的聚类分析树状图如图

１所示．由图１可以看出，在相似系数约为 ０．６９

时，可将７个供试茶树品种分为４类，第１类为

福安大白、白茶和金观音，第２类为福云六号和

福云七号，第３类为菜茶，第４类为梅占；在相

似系数约为０．７４时，可将７个供试茶树品种分

为５类，第１类为福安大白，第２类为白茶和金

观音，第３类为福云六号和福云七号，第４类为

菜茶，第５类为梅占．以上遗传相似系数分析和

聚类分析表明，这１４个ＳＳＲ分子标记可以较好

地区分７个供试茶树品种．

２．４　供试茶树品种分子指纹图谱的构建结果
对扩增条带清晰、多态性良好的１４个ＳＳＲ

分子标记引物进行图形化处理：黑色方块表示

有条带，白色方块表示无条带，按照此规则构建

了一个较为全面的７个供试茶树品种的分子指

纹图谱，如图２所示．该图谱中，从左到右依次
为福安大白、白茶、菜茶、梅占、金观音、福云六

号和福云七号．由图２可以看出，７个供试茶树
品种扩增条带大小在１３５ｂｐ与３００ｂｐ之间，表
明该指纹图谱可以将７个供试茶树品种逐一鉴
别并区分开，且效果较好．然而根据表３的扩增
结果可知，任何一个 ＳＳＲ分子标记引物都不能
单独将这７个供试茶树品种区分开来，只有采

表３　１４个ＳＳＲ标记引物在７个供试茶树品种中的扩增结果
Ｔａｂｌｅ３　Ｔｈｅａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｒｅｓｕｌｔｓｏｆ１４ＳＳＲｐｒｉｍｅｒｓｉｎ７ｔｅｓｔｅｄｔｅａｐｌａｎｔｖａｒｉｅｔｉｅｓ

引物编码 Ｎｅ Ｈｏ Ｈｅ Ｉ 主要等位基因频率 基因多样性指数 ＰＩＣ
ＰＳ２ ６．５３３３ ０．５７１４ ０．９１２１ １．９０８５ ０．２１４３ ０．８４６９ ０．８２７７
ＰＳ３ ４．９０００ ０．８５７１ ０．８５７１ １．７６７２ ０．３５７１ ０．７９５９ ０．７７１９
ＰＳ４ ５．４４４４ ０．８５７１ ０．８７９１ １．８０９５ ０．２８５７ ０．８１６３ ０．７９２３
ＰＳ５ ３．３７９３ ０．８５７１ ０．７５８２ １．５６７１ ０．５０００ ０．７０４１ ０．６７９６
ＰＳ１３ ５．４４４４ ０．８５７１ ０．８７９１ １．８０９５ ０．２８５７ ０．８１６３ ０．７９２３
ＰＳ１５ ５．４４４４ ０．８５７１ ０．８７９１ １．８０９５ ０．２８５７ ０．８１６３ ０．７９２３
ＰＳ１９ ５．７６４７ ０．７１４３ ０．８９０１ １．８３３８ ０．２１４３ ０．８２６５ ０．８０３３
ＰＳ２５ ６．５３３３ ０．７１４３ ０．９１２１ １．９０８５ ０．２１４３ ０．８４６９ ０．８２７７
ＰＳ２６ ４．０８３３ ０．５７１４ ０．８１３２ １．６７３１ ０．４２８６ ０．７５５１ ０．７２９８
ＰＳ４１ ５．１５７９ ０．７１４３ ０．８６８１ １．７７２１ ０．２８５７ ０．８０６１ ０．７７９５
ＰＳ４２ ４．９０００ ０．５７１４ ０．８５７１ １．７６７２ ０．３５７１ ０．７９５９ ０．７７１９
ＰＳ５６ ６．１２５０ ０．７１４３ ０．９０１１ １．８７１２ ０．２１４３ ０．８３６７ ０．８１５６
ＰＳ６１ ６．１２５０ ０．５７１４ ０．９０１１ １．８７１２ ０．２１４３ ０．８３６７ ０．８１５６
ＰＳ６５ ３．３７９３ ０．８５７１ ０．７５８２ １．５６７１ ０．５０００ ０．７０４１ ０．６７９６
平均值 ５．２２６９ ０．７３４７ ０．８６１９ １．７８１１ ０．３１１２ ０．８００３ ０．７７７１

表４　供试茶树品种的遗传相似系数方阵

Ｔａｂｌｅ４　Ｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｓｉｍｉｌａｒｉｔｙｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｍａｔｒｉｘｏｆ７ｔｅｓｔｅｄｔｅａｐｌａｎｔｖａｒｉｅｔｉｅｓ

名称 福安大白 白茶 菜茶 梅占 金观音 福云六号 福云七号

福安大白 １．００ — — — — — —

白茶 ６．９４ １．００ — — — — —

菜茶 ６．１３ ６．２９ １．００ — — — —

梅占 ５．８１ ７．２６ ６．４５ １．００ — — —

金观音 ６．９４ ７．４２ ５．３２ ６．２９ １．００ — —

福云六号 ５．８１ ６．９４ ４．８４ ５．８１ ７．９０ １．００ —

福云七号 ５．４８ ５．９７ ５．８１ ６．１３ ６．２９ ８．０６ １．００
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图１　７个供试茶树品种的聚类分析树状图

Ｆｉｇ．１　Ｔｈｅｃｌｕｓｔｅｒａｎａｌｙｓｉｓｔｒｅｅｏｆ７ｔｅｓｔｅｄｔｅａｐｌａｎｔｖａｒｉｅｔｉｅｓ

图２　７个供试茶树品种的分子指纹图谱

Ｆｉｇ．２　Ｔｈｅｍｏｌｅｃｕｌａｒｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｏｆ７

ｔｅｓｔｅｄｔｅａｐｌａｎｔｖａｒｉｅｔｉｅｓ

用引物组合的方式才有可能将这７个供试茶树
品种完全区分开［２６］．

遵循以最少的 ＳＳＲ分子标记引物鉴定所
有品种的原则，最终选取扩增条带较少、多态性

较高的 ３个 ＳＳＲ分子标记引物（ＰＳ３，ＰＳ１５，
ＰＳ１９）相组合，用于构建区分７个供试茶树品
种的分子指纹图谱，结果如图３所示，从左到右

图３　由３个ＳＳＲ分子标记引物组合

构建的分子指纹图谱

Ｆｉｇ．３　Ｔｈｅｍｏｌｅｃｕｌａｒｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄｂｙ

ｃｏｍｂｉｎｉｎｇ３ＳＳＲｍｏｌｅｃｕｌａｒｍａｒｋｅｒｓ

依次为福安大白、白茶、菜茶、梅占、金观音、福

云六号、福云七号．由图３可以看出，通过３个

ＳＳＲ分子标记引物的扩增，７个供试茶树品种

均呈现出独特的综合图谱类型，可将其有效地

区分开来．

ＳＳＲ分子标记引物的多态性越高，越容易

区分不同供试茶树品种，同时，遗传相似系数越

低的品种越容易被区分开．因此，ＳＳＲ分子标记
引物的多态性越高，茶树品种间的扩增条带的

差异就越明显；不同供试茶树品种之间遗传相

似系数越低，使用同一对 ＳＳＲ分子标记引物进
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行扩增时，其扩增条带差异越明显．ＳＳＲ多态性

分析体现了ＳＳＲ分子标记引物之间的差异，而

遗传相似系数和分子指纹图谱则共同体现了供

试茶树品种间的差异．

３　结论

本研究基于 ＳＳＲ分子标记技术，对采自福

建省的７个供试茶树品种的遗传多样性水平进

行了分析，并构建了其分子指纹图谱．结果表

明：初步筛选出的１４个ＳＳＲ分子标记均为多态

性标记，且其多态性信息含量均较丰富，可以较

好地区分７个供试茶树品种；福云六号与福云

七号供试茶树品种之间的遗传相似性系数最

高，为８．０６，亲缘关系最近；选取由扩增条带较

少、多态性较高的 ３个 ＳＳＲ分子标记（ＰＳ３，

ＰＳ１５，ＰＳ１９）组合构建的分子指纹图谱，可有效

鉴别７个供试茶树品种，实现了以最少的分子

标记引物鉴定尽可能多品种的目的．

今后将在本研究的基础上，不断丰富和扩

充ＤＮＡ指纹库的数据量，继续开发新的ＳＳＲ分

子标记，以适应茶树待测品系数量不断增加的

现状，更好地鉴别和保护茶树品种，减少茶树品

种的侵权现象．
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