
　 Ｇｕｉｈａｉａ　 Ｊａｎ. ２０１７ꎬ ３７(１):１－８
ｈｔｔｐ: / / ｊｏｕｒｎａｌ.ｇｘｚｗ.ｇｘｉｂ.ｃｎ
ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｇｕｉｈａｉａ－ｊｏｕｒｎａｌ.ｃｏｍ

ＤＯＩ: １０.１１９３１ / ｇｕｉｈａｉａ.ｇｘｚｗ２０１５０７０１２
引文格式: 王发明ꎬ 李洁维ꎬ 叶开玉ꎬ 等. ４１ 份葡萄种质遗传多样性的 ＩＳＳＲ 和 ＳＣｏＴ 对比分析 [Ｊ]. 广西植物ꎬ ２０１７ꎬ ３７(１):１－８.
ＷＡＮＧ ＦＭꎬ ＬＩ ＪＷꎬ ＹＥ ＫＹꎬ ｅｔ ａｌ. Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ４１ Ｖｉｔｉｓ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ｂｙ ＩＳＳＲ ａｎｄ ＳＣｏＴ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ [Ｊ].
Ｇｕｉｈａｉａꎬ ２０１７ꎬ ３７(１):１－８.

４１ 份葡萄种质遗传多样性的 ＩＳＳＲ 和 ＳＣｏＴ 对比分析
王发明ꎬ 李洁维∗ꎬ 叶开玉ꎬ 龚弘娟ꎬ 莫权辉ꎬ 蒋桥生ꎬ 刘平平

( 广西壮族自治区
中 国 科 学 院

广西植物研究所ꎬ 特色经济植物研究中心ꎬ 广西 桂林 ５４１００６ )

摘　 要: 对收集于广西桂林的 １７ 份野生毛葡萄种质和 ２４ 份栽培葡萄种质ꎬ分别使用 １２ 条 ＩＳＳＲ 和 １２ 条 ＳＣｏＴ
引物进行了遗传多样性和亲缘关系检测ꎮ 结果表明:两种分子标记均能产生较丰富的多态性片段ꎬ可有效应

用于葡萄的遗传多样性检测ꎬ但在聚类分析结果上表现出一定的差异性ꎬＳＣｏＴ 分子标记能更好地区分野生种

质和栽培品种ꎬ说明 ＳＣｏＴ 分子标记在葡萄遗传多样性检测和系统进化研究上可能更有优势ꎮ 从 ＳＣｏＴ 聚类结

果上看ꎬ广西植物研究所收集的 ３ 个野生毛葡萄种质 ｚｗｓ１、ｚｗｓ２ 和 ｚｗｓ３ 相对其它野生种质而言ꎬ更偏向于与

栽培种质聚为一类ꎬ说明这一类野生毛葡萄可能是这些栽培品种的原始亲本来源之一ꎮ 不同的野生种质聚为

多个类群ꎬ并表现出明显的地域特性ꎬ但遗传距离相对较远ꎬ说明桂林野生毛葡萄资源具有丰富的遗传变异ꎮ
栽培品种没有明显的聚类特点ꎬ可能因为所选用的栽培品种的地域代表性并不是很强ꎬ也可能是因为栽培品

种在不断的人工杂交选育过程中ꎬ遗传背景趋向一致ꎬ遗传多样性降低ꎮ 该研究证明 ＳＣｏＴ 分子标记在葡萄遗

传多样性研究上具有一定的优势ꎮ 该研究结果为桂林毛葡萄资源的保护、利用和品种选育提供了理论依据ꎬ
也为葡萄的系统进化研究提供了参考ꎮ
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　 　 葡萄在世界上具有悠久的栽培历史ꎬ葡萄属植

物在北半球广泛分布ꎬ我国处于葡萄属植物的东亚

分布中心ꎬ是重要的原产地之一ꎮ 全世界葡萄共有

７０ 多个种ꎬ其中 ４０ 个种(包括 １ 个亚种)及 １３ 个变

种起源于中国ꎬ种质资源极其丰富 (刘崇怀等ꎬ
２００６)ꎮ 毛葡萄(Ｖｉｔｉｓ ｈｅｙｎｅａｎａ)原产于我国ꎬ在我国

葡萄属植物中属于较原始的种类 (刘三军等ꎬ
１９９５)ꎮ 在广西ꎬ特殊的亚热带气候和喀斯特地貌

特征造就了毛葡萄适宜的自然生长环境ꎬ特别是在

桂中、桂北、桂西等地广泛分布(彭宏祥等ꎬ１９９９)ꎬ
桂林地处广西北部ꎬ是野生毛葡萄种质资源的重要

分布地区之一ꎬ具有丰富的遗传多样性ꎮ 野生毛葡

萄具有较高的营养和保健价值ꎬ其果实富含多种维

生素、氨基酸、各种矿物质和微量元素等ꎬ具有抗氧

化、抗衰老和防癌等功效ꎮ 在广西ꎬ使用毛葡萄为原

料酿造野生葡萄酒具有较悠久的历史ꎬ因其果实含

糖量低、单宁含量较高、富含花青素和多种营养元素

等ꎬ具备良好的酿造加工特性ꎬ野生毛葡萄酒因具有

独特的香味和口感而深受消费者喜爱ꎮ 但野生毛葡

萄资源的收集、保护和种质评价等多年来一直没有

受到足够的重视(邹瑜ꎬ２００８)ꎮ 葡萄属植物具有丰

富的遗传变异ꎬ使得通过常规的形态解剖、生理生化

检测等方法进行分类鉴定非常困难 (贺普超等ꎬ
１９９９)ꎮ 因此ꎬ从分子生物学角度ꎬ通过分子标记等

方法研究葡萄种质资源的亲缘关系及遗传多样性ꎬ
对于了解葡萄的物种起源和系统进化及遗传育种、
种质资源管理和保护等都具有积极意义ꎮ

ＩＳＳＲ ( Ｉｎｔｅｒ￣Ｓｉｍｐｌｅ Ｓｅｑｕｅｎｃｅ Ｒｅｐｅａｔ )是由加拿

大的 Ｚｉｅｔｋｉｅｗｃｚ ＆ Ｒａｆａｌｓｋｉａ (１９９４)提出的一种分子

标记方法ꎬ其结合了 ＲＡＰＤ 和 ＳＳＲ 的优点ꎬ具有稳

定性好、多态性丰富、共显性、模板用量少、操作简单

等特点ꎬ已广泛应用于植物的品种鉴定、遗传图谱构

建和基因定位、遗传多样性和系统进化分析等研究

中ꎮ 而 ＳＣｏＴ 标记是首先应用于水稻上的一种基于

翻译起始位点(根据基因 ＡＴＧ 翻译起始位点侧翼保

守序列设计引物)ꎬ使用单引物扩增目标基因的功

能性分子标记 (Ｃｏｌｌａｒｄ ＆ Ｍａｃｋｉｌｌꎬ２００９ꎻ熊发前等ꎬ
２００９)ꎮ 目 前ꎬ ＳＣｏＴ 分 子 标 记 方 法 已 在 水 稻

(Ｃｏｌｌａｒｄ ＆ Ｍａｃｋｉｌｌꎬ２００９)、龙眼(陈虎等ꎬ２０１０)、铁
皮石斛(赵瑞强ꎬ２０１２)、桃儿七(Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌꎬ２０１３)、
柿(邓立宝等ꎬ２０１２)、白灵菇(赵梦然等ꎬ２０１２)、麻
风树(Ｍｕｌｐｕｒｉ ｅｔ ａｌꎬ２０１３)、芒果( Ｌｕｏ ｅｔ ａｌꎬ ２０１０ꎬ
２０１１)等植物上得到应用ꎮ

各种分子标记方法目前在葡萄种质资源遗传多

样性研究上得到了广泛应用ꎬ但是作为一种较新型

的分子标记ꎬＳＣｏＴ 分子标记在葡萄上的应用相对较

少(Ｇｕｏ ｅｔ ａｌꎬ２０１２)ꎬ而且其在葡萄遗传多样性的研

究效果上缺少对比和评价ꎮ 本研究通过比较 ＩＳＳＲ
分子标记与 ＳＣｏＴ 分子标记在野生和栽培葡萄品种

的遗传多样性研究上的应用ꎬ对 ＳＣｏＴ 分子标记的

应用效果进行评价ꎬ同时通过研究野生毛葡萄与栽

培葡萄的遗传多样性和亲缘关系ꎬ为广西毛葡萄资

源的保护、利用和品种选育提供参考ꎬ也为葡萄的系

统进化研究提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

１７ 份桂林毛葡萄资源分别收集于资源县(修
睦、莆田、大源、中峰、官洞村等地)、兴安县(茨林
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口、华江、黄毛滩等地)、临桂区(安江坪等地)、雁山

区(广西植物研究所)等地ꎬ２４ 份葡萄品种资源采集

于广西植物研究所鲜食葡萄种质资源圃[包括京亚

(Ｊｉｎｇｙａ)、香玉(Ｘｉａｎｇｙｕ)、藤稔(Ｆｕｊｉｍｉｎｏｒｉ)、黑加仑

(Ｒｉｂｅｓ ｎｉｇｒｕｍ)、克伦森(Ｃｒｉｍｓｏｎ)、红双味 (Ｈｏｎｇ￣
ｓｈｕａｎｇｗｅｉ)、维多利亚(Ｖｉｃｔｏｒｉａ)、玫瑰香(Ｍｕｓｃａｔ)、
夏黑( Ｓｕｍｍｅｒ Ｂｌａｃｋ)、红玫瑰(Ｒｅｄ Ｒｏｓｅ)、红地球

(Ｒｅｄ Ｇｌｏｂｅ)、红乳(Ｈｏｎｇｒｕ)、比昂扣(Ｒｏｓａｒｉｏ Ｂｉａｎ￣
ｃｏ)、 美 夏 ４０ ( Ｍｅｉｘｉａ ４０ )、 巨 峰 ( Ｋｙｏｈｏ )、 美 满

(Ｍｅｉｍａｎ)、无核白 ( Ｔｈｏｍｓｏｎ Ｓｅｅｄｌｅｓｓ)、圣诞玫瑰

(Ｃｈｒｉｓｔｍａｓ Ｒｏｓｅ )、 美誉 ( Ｍｅｉｙｕ ) 和 ｚｗｓ 杂 ( ｚｗｓ￣
ｈｙｂｒｉｄ)等 ２０ 个品种]和桂林市农科所(包括 ＮＫＳ２、
ＮＫＳ４、ＮＫＳ５、ＮＫＳ６ 等 ４ 个杂交品种)ꎮ 取样材料为

幼嫩叶片ꎬ硅胶干燥后提取基因组 ＤＮＡꎮ 使用的

ｄＮＴＰｓ、ＤＮＡ 聚合酶和 ＤＮＡ ｌａｄｄｅｒ 等试剂购自上海

生工生物工程技术服务有限公司ꎮ
１.２ ＤＮＡ 提取与检测

参照 Ｅｒｇüｌ ｅｔ ａｌ(２００６)的方法ꎬ使用改良 ＣＴＡＢ
法提取葡萄栽培品种和野生毛葡萄的全基因组

ＤＮＡꎬ使用紫外分光光度法和琼脂糖电泳法检测其

ＤＮＡ 质量ꎬ将 ＤＮＡ 稀释到合适浓度用于 ＰＣＲ 扩增ꎮ
剩余 ＤＮＡ 保存于－２０ ℃冰箱备用ꎮ
１.３ 引物筛选

使用的 ＩＳＳＲ 引物根据加拿大哥伦比亚大学

ＵＢＣ 公司公布的 １００ 条引物序列 ( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.
ｂｉｏｔｅｃｈ. ｕｂｃ. ｃａ / ｓｅｒｖｉｃｅｓ / ｎａｐｓ / ｐｒｉｍｅｒｓ. ｈｔｍｌ.) 进行合

成ꎬＳＣｏＴ 引物根据 Ｃｏｌｌａｒｄ ＆ Ｍａｃｋｉｌｌ (２００９)公布的

３６ 条引物序列和 Ｌｕｏ ｅｔ ａｌ(２０１１)公布的 ４０ 条引物

序列进行合成ꎮ 在 Ｂｉｏ￣Ｒａｄ Ｓ１０００ ＰＣＲ 仪上对所有

引物进行筛选ꎬ最终筛选出扩增产物条带清晰、多态

性好的 １２ 条 ＩＳＳＲ 引物(表 １)和 １２ 条 ＳＣｏＴ 引物

(表 ２)ꎬ用于所有 ＤＮＡ 样品扩增ꎮ
１.４ ＰＣＲ 反应与检测

ＩＳＳＲ 和 ＳＣｏＴ 的反应体系和扩增程序基本一

致ꎮ ２０ μＬ 反应体系包括 ２×Ｔａｑ ＰＣＲ Ｍｉｘ １０ μＬꎬ
ＤＮＡ(５０ ｎｇ􀅰μＬ￣１) １.０ μＬꎬ１０ μｍｏｌ􀅰Ｌ￣１引物 ０.８
μＬꎬ超纯水 ８.２ μＬꎮ 反应程序:９４ ℃预变性 ５ ｍｉｎꎻ
９４ ℃变性 ４５ Ｓꎬ复性 ４０ Ｓ(退火温度随引物而定)ꎬ
７２ ℃延伸 １ ｍｉｎꎬ循环 ３４ 次ꎻ７２ ℃延伸 １０ ｍｉｎꎮ 取

８ μＬ 扩增产物ꎬ使用 ２％的琼脂糖(预加 ＥＢ)电泳分

离ꎬ电压为 ５ Ｖ􀅰ｃｍ￣１ꎬ电泳缓冲液为 １×ＴＡＥꎬ电泳结

束后在紫外分析仪上观察并拍照保存ꎮ

表 １　 ＩＳＳＲ 引物序列及其扩增多态性
Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎｄ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ

ｏｆ ＩＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓ

ＩＳＳＲ 引物
ＩＳＳＲ ｐｒｉｍｅ

序列(５′￣３′)
Ｓｅｑｕｅｎｃｅ
(５′￣３′)

扩增位
点数
Ｔｏｔａｌ
ｂａｎｄｓ

多态位
点数

Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ
ｂａｎｄｓ

多态位点
百分率

Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ

ｂａｎｄｓ
(％)

Ｉ￣８０８ (Ａｇ)８ Ｃ １２ １０ ８３.３

Ｉ￣８１０ (ｇＡ)８ Ｔ ９ ８ ８８.９

Ｉ￣８３６ (Ａｇ)８ ＹＡ １０ １０ １００

Ｉ￣８４０ (ｇＡ)８ ＹＴ １３ １３ １００

Ｉ￣８４１ (ｇＡ)８ ＹＣ １２ １１ ９１.７

Ｉ￣８４４ (ＣＴ)８ ＲＣ ８ ７ ８７.５

Ｉ￣８４５ (ＣＴ)８ Ｒｇ ８ ７ ８７.５

Ｉ￣８４８ (ＣＡ)８ Ｒｇ １０ ９ ９０.０

Ｉ￣８４９ (ｇＴ)８ ＹＡ １０ ８ ８０.０

Ｉ￣８５５ (ＡＣ)８ ＹＴ ９ ７ ７７.８

Ｉ￣８８１ ｇｇｇＴ (ｇｇｇｇＴ)２ ｇ １０ ８ ８０.０

Ｉ￣８８９ ＤＢＤ (ＡＣ)７ １０ ９ ９０.０

总计 Ｔｏｔａｌ １２１ １０７ —

平均 Ａｖｅｒａｇｅ １０.１ ８.９ ８８.４

表 ２　 ＳＣｏＴ 引物序列及其扩增多态性
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎｄ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ ｏｆ ＳＣｏＴ ｐｒｉｍｅｒｓ

ＳＣｏＴ
引物
ＳＣｏＴ
ｐｒｉｍｅ

序列(５′￣３′)
Ｓｅｑｕｅｎｃｅ(５′￣３′)

扩增位
点数
Ｔｏｔａｌ
ｂａｎｄｓ

多态位
点数

Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ
ｂａｎｄｓ

多态位点
百分率

Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ

ｂａｎｄｓ
(％)

Ｐ１７ ＡＣＣＡＴＧＧＣＴＡＣＣＡＣＣＧＡＧ １０ ９ ９０.０

Ｐ２０ ＡＣＣＡＴＧＧＣＴＡＣＣＡＣＣＧＣＧ １０ ９ ９０.０

Ｐ２１ ＡＣＧＡＣＡＴＧＧＣＧＡＣＣＣＡＣＡ ９ ８ ８８.９

Ｐ２２ ＡＡＣＣＡＴＧＧＣＴＡＣＣＡＣＣＡＣ １５ １３ ８６.７

Ｐ２５ ＡＣＣＡＴＧＧＣＴＡＣＣＡＣＣＧＧＧ １２ １０ ８３.３

Ｐ２６ ＡＣＣＡＴＧＧＣＴＡＣＣＡＣＣＧＴＣ １１ ９ ８１.８

Ｐ２７ ＡＣＣＡＴＧＧＣＴＡＣＣＡＣＣＧＴＧ １０ １０ １００

Ｐ３１ ＣＣＡＴＧＧＣＴＡＣＣＡＣＣＧＣＣＴ １０ ８ ８０.０

Ｐ３２ ＣＣＡＴＧＧＣＴＡＣＣＡＣＣＧＣＡＣ １０ ９ ９０.０

Ｐ３５ ＣＡＴＧＧＣＴＡＣＣＡＣＣＧＧＣＣＣ １１ １０ ９０.９

Ｐ３８ ＡＣＧＡＣＡＴＧＧＣＧＡＣＣＡＣＣＧ ９ ９ １００

Ｐ４０ ＣＣＡＴＧＧＣＴＡＣＣＡＣＣＧＣＣＧ １３ １２ ９２.３

总计 Ｔｏｔａｌ １３０ １１６ —

平均 Ａｖｅｒａｇｅ １０.８ ９.７ ８９.２
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１.５ 数据分析

对所有的 ＩＳＳＲ 和 ＳＣｏＴ 分子标记图谱进行分

析ꎬ先根据相同迁移率下同一位点 ＤＮＡ 扩增条带的

有无分别记为 １ 和 ０ꎬ再合并 １ / ０ 矩阵后使用 ＮＴ￣
ＳＹＳｐｃ２.１０ｅ 软件和 ＵＰＧＭＡ 方法对 ４１ 份样品进行

聚类分析ꎮ

２　 结果与分析

２.１ ＩＳＳＲ 与 ＳＣｏＴ 的多态性分析

１２ 条 ＩＳＳＲ 引物在 ４１ 份葡萄样本中共扩增出

１２１ 个 ＤＮＡ 位点ꎬ其中多态性位点 １０７ 个ꎬ多态率

占 ８８.４％ꎻ单条引物扩增的条带数为 ７ ~ １１ 条ꎬ平均

约 １０ 条ꎮ １２ 条 ＳＣｏＴ 引物共扩增出 １３０ 个 ＤＮＡ 位

点ꎬ其中多态位点 １１６ 个ꎬ多态率占 ８９.２％ꎻ单条引

物扩增条带数为 ８~１４ 条ꎬ平均为 １１ 条ꎮ 两种引物

扩增的片段范围大多集中 ２５０~２ ０００ ｂｐ 之间ꎬ二者

扩增的 ＤＮＡ 位点数和多态性位点比率相差无几ꎬ单
条引物扩增能力也基本一致ꎮ 部分引物的扩增结果

见图 １ 和图 ２ꎮ
２.２ ＩＳＳＲ 和 ＳＣｏＴ 聚类分析

根据两种分子标记的扩增结果ꎬ使用ＵＰＧＭＡ

图 １　 ＩＳＳＲ 引物 Ｉ８４０ 对部分样品的扩增结果　
Ｆｉｇ. １　 Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｐｒｏｆｉｌｅ ｏｆ ＩＳＳＲ ｐｒｉｍｅ Ｉ８４０ ｗｉｔｈ ｐａｒｔ ｏｆ ｓａｍｐｌｅｓ

图 ２　 ＳＣｏＴ 引物 Ｐ４０ 对部分样品的扩增结果

Ｆｉｇ. ２　 Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｐｒｏｆｉｌｅ ｏｆ ＳＣｏＴ ｐｒｉｍｅ Ｐ４０ ｗｉｔｈ ｐａｒｔ ｏｆ ｓａｍｐｌｅｓ

方法对 ４１ 份材料分别进行聚类分析ꎮ 由 ＩＳＳＲ 聚类

分析的结果(图 ３)可见ꎬ在遗传相似系数 ０.８４ 处ꎬ
京亚、香玉、藤稔、美满、黑加仑、维多利亚、红双味、
ＮＫＳ４、巨峰、红地球、ＮＫＳ２ 等 １１ 个品种聚为一类ꎬ
克伦森、夏黑、红玫瑰、红乳、比昂扣、ｚｗｓ 杂等 ６ 个

品种聚为一类ꎬ而其它栽培品种及野生种质大多没

有明显的聚类关系ꎮ 而使用 ＳＣｏＴ 方法(图 ４)ꎬ在遗

传相似系数 ０.７７ 处将 ４１ 份供试材料分为 ６ 个类

群ꎬ其中第Ⅰ类群包含全部的栽培种质和广西植物

研究所内收集的 ３ 个野生种质 ｚｗｓ１、ｚｗｓ２ 和 ｚｗｓ３ꎬ
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图 ３　 １２ 条 ＩＳＳＲ 引物构建的 ４１ 份葡萄种质树状聚类图　 ¤ . 表示野生毛葡萄种质ꎮ
Ｆｉｇ. ３　 ＵＰＧＭＡ ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ ４１ Ｖｉｔｉｓ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｂｙ ｔｗｅｌｖｅ ＩＳＳＲ ｐｒｉｍｅｓ　 ¤ . ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｗｉｌｄ Ｖ. ｈｅｙｎｅａｎａ.

第Ⅱ、Ⅲ、Ⅳ、Ⅴ和Ⅵ类均只包含野生种质ꎬ并且野生

种质之间的聚类趋势表现出较明显的地域特性ꎮ 两

种分子标记的聚类结果均显示广西植物研究所内收

集的 ３ 个野生种质 ｚｗｓ１ꎬｚｗｓ２ꎬｚｗｓ３ 明显聚为一类ꎬ
且与栽培品种的遗传距离相对较近ꎻ而安江坪 ２ 号

与所有葡萄种质的遗传距离最远ꎮ 总体看来ꎬ两种

分子标记的聚类结果有一定差距ꎬ但 ＳＣｏＴ 方法能

更好地区分栽培品种和野生种质ꎮ

３　 讨论

３.１ ＩＳＳＲ 和 ＳＣｏＴ 分子标记的应用效果比较

目前ꎬＩＳＳＲ 分子标记在葡萄的遗传多样性和系

统进化研究等方面得到了广泛应用 (吴子龙等ꎬ
２００６ꎻ张永辉等ꎬ２０１１ꎻ赖呈纯等ꎬ２０１４)ꎬ但是 ＳＣｏＴ
分子标记在葡萄遗传多样性上的研究相对较少ꎮ 在

引物设计上ꎬ二者对于不同植物均具有普适性和通

用性ꎬ可以大大提高引物的利用率ꎬ节约成本ꎻ二者

均使用单一引物进行扩增ꎬ操作起来更方便ꎻ二者均

可以使用较高的退火温度进行扩增ꎬ提高了扩增结

果的特异性和稳定性ꎮ 本研究结果证明 ＩＳＳＲ 和

ＳＣｏＴ 分子标记都可以产生丰富的遗传多态性位点ꎬ
无论在单条引物的扩增条带数和多态性条带比率上

都相差不大ꎬ说明二者都可以有效地应用于葡萄种

质遗传多样性研究上ꎮ 但二者的聚类分析结果具有

一定的差异性ꎬ４１ 份葡萄种质的聚类分析结果显

５１ 期 王发明等: ４１ 份葡萄种质遗传多样性的 ＩＳＳＲ 和 ＳＣｏＴ 对比分析



图 ４　 １２ 条 ＳＣｏＴ 引物构建的 ４１ 份葡萄种质树状聚类图　 ¤ . 表示野生毛葡萄种质ꎮ
Ｆｉｇ. ４　 ＵＰＧＭＡ ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ ４１ Ｖｉｔｉｓ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｂｙ ｔｗｅｌｖｅ ＳＣｏＴ ｐｒｉｍｅｓ　 ¤ . ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｗｉｌｄ Ｖ. ｈｅｙｎｅａｎａ.

示ꎬＳＣｏＴ 标记能更好地区分栽培品种与野生种质ꎮ
前人在其它物种上的研究也表明 ＳＣｏＴ 分子标记相

对于 ＩＳＳＲ 分子标记在植物遗传多样性研究上更有

效和更稳定(赵丹等ꎬ２０１４)ꎬ这可能与其引物的设

计方法有关ꎬＳＣｏＴ 分子标记是依据植物基因中的

ＡＴＧ 翻译起始位点侧翼序列的保守性ꎬ设计单引物

并对基因组进行扩增ꎬ所以可能使其更多的扩增位

点位于基因组的编码区ꎬ从而使标记的聚类结果与

表型之间更具相关性ꎮ 本研究证明 ＳＣｏＴ 分子标记

在葡萄种质资源遗传多样性评价和系统进化研究上

可能更具优势ꎮ
３.２ 葡萄种质资源的遗传多样性及其亲缘关系

以 ＳＣｏＴ 分子标记的聚类分析结果为例ꎬ在遗

传相似系数 ０.７７ 处可以将全部的栽培品种聚为一

类ꎬ而这些品种包括了欧亚种、欧美杂种、美国杂种、
日本杂种及国内杂交培育等较多来源ꎬ但是这些品

种之间没有明显的聚类关系ꎬ可能因为本次选用的

栽培品种的地域代表性不是很强ꎬ也说明栽培品种

在不断的人工定向杂交选育过程中ꎬ遗传背景趋向

一致ꎬ遗传多样性降低ꎮ 收集于广西植物所内的 ３
份野生种质 ｚｗｓ１ꎬｚｗｓ２ 和 ｚｗｓ３ 相对其它野生种质而

言与栽培品种的遗传距离更近ꎬ说明这一类野生毛

葡萄可能是这些栽培品种的原始亲本来源之一ꎮ 其

余类群均为野生种类ꎬ并且这些野生种质的遗传距

离相对较远ꎬ说明了广西野生毛葡萄资源具有丰富

的遗传变异ꎮ 特别是安江坪 ２ 号种质ꎬ与其它野生

６ 广　 西　 植　 物 ３７ 卷



种质的遗传距离最远ꎬ这也与其较为特殊的表型对

应ꎬ虽然将其判定为毛葡萄种质ꎬ但是相对于其它毛

葡萄种类具有许多的特殊表型ꎬ因此有必要将其作

为一种特殊的种质进行进一步研究ꎮ 另外可以看

出ꎬ虽然同一采样地点的野生毛葡萄种质大多聚为

一类ꎬ表现出明显的地域特性ꎬ但总体仍表现出丰富

的遗传多样性ꎮ
葡萄栽培品种在优异园艺性状的人为定向筛选

过程中ꎬ不可避免地丢失部分“低劣”的性状位点及

其与之连锁的其它基因位点ꎬ而这些位点很有可能

包含了人们所未知的一些重要功能基因ꎬ特别是抗

病、抗逆性基因ꎬ所以广泛使用少数优良品种的继代

栽培及以其为父、母本进行杂交培育新品种的行为

可能导致其品种的退化和加剧其遗传多态性的降

低ꎮ 而野生种类在漫长的自然选择过程中ꎬ具备了

较强大的适应能力和抗病虫、抗逆特性ꎬ并且可能保

留一些有益的突变位点ꎬ为葡萄品种的培育提供了

重要的基因资源ꎮ 因此对葡萄野生资源进行收集、
保存和鉴定ꎬ并对其优异性状进行利用ꎬ是葡萄优良

品种培育的重要基础和保障ꎬ具有重要的应用价值

和现实意义ꎮ
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