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摘要：【目的】从分子水平揭示柞蚕品种资源之间的遗传关系，为柞蚕的育种及种质资源的利用提供依据。【方

法】利用 RAPD（random amplified polymorphic DNA）技术，对来自中国 6 个主要柞蚕产区的 66 个品种（系）

和 2个朝鲜的品种的基因组 DNA 多态性进行分析。根据扩增结果计算单匹配相似系数，用 Neighbor-Joining 法构

建聚类图。【结果】筛选出的 33 个随机引物对 68 个柞蚕品种（系）共扩增出 296 条 DNA 带，其中多态性带 269 条

（90.88%）。品种间的成对遗传距离在 0.120～0.324 之间,主要集中在 0.200～0.300 之间，有 99.05%的品种对的

遗传距离小于 0.300。聚类分析表明，供试的 68 个柞蚕品种（系）聚为 6 个类群，并表现出按目前所在地域(产

地)聚类的特性。【结论】柞蚕品种资源之间的遗传差异较小，并且遗传聚类与其目前的地理分布有密切相关性。 
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Abstract:【Objective】This work analyzed the genetic relationships of oak silkworm cultivars, Antheraea pernyi, in the 

molecular level, and further obtained the helpful information for breeding and germplasm evaluation.【Method】The genomic DNA 
polymorphism of 68 A. pernyi cultivars were analyzed with RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA) techniques. The simple 
matching coefficients were calculated, and the Neighbor-Jioning method was used to construct the dendrogram.【Result】A total of 
296 DNA fragments were amplified with 33 primers selected from 68 cultivars of A. pernyi, 269 of which (90.88%) were 
polymorphic. The value of pairwise genetic distance ranged from 0.120 to 0.324, and most of them were in the range of 0.200 to 
0.300. There were 99.05% of the cultivar pairs with pairwise genetic distance less than 0.300. The A. pernyi cultvars used were 
divided into six genetic groups, and the cluster results appeared to associate with the present raising area. 【Conclusion】In general, 
there was great genetic similarity among A. pernyi cultivar resources, and the cultivar groupings were closely related to their 
geographic distribution. 
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0  引言 

【本研究的重要意义】柞蚕（Antheraea  pernyi）
属于大蚕蛾科（saturniidae）的一种著名的绢丝昆虫，

是我国重要的一种生物资源。据历史文献记载，放养

柞蚕起源于中国的山东省鲁中南地区[1~3]。中国对野生

柞蚕茧的利用有着悠久的历史，并在明末清初开始进

行人工放养、选种。传播到各地后经过较长期的人工

选择培育、杂交以及自然选择等作用，逐渐形成了具

有不同生理、遗传特性和区域适应性的柞蚕品种资源。
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据统计，目前中国共保存有 100 多个柞蚕品种[2]，分

布在辽宁、山东、河南和贵州等 10 多个省区。研究这

些品种资源之间的遗传差异、系统分类等，不但是柞

蚕品种资源鉴定、保护和利用的依据，也是品种培育、

推广和杂交亲本选配的理论基础，其意义重大。【前

人研究进展】在柞蚕品种资源的利用上，目前流行的

分类体系是根据幼虫 5 龄期的体色进行划分的，包括

4 个系统：青黄蚕系统、黄蚕系统、蓝蚕系统、白蚕

系 统 [2,3] 。 RAPD （ random amplified polymorphic   
DNA）[4]是昆虫（包括家蚕等绢丝昆虫）中检测种一

级水平基因组多态性行之有效的分子标记技术[5~9]，当

处理遗传差异较小的材料（如种内的品种间）时，

RAPD 能提供更为详细的信息，目前已广泛应用于绢

丝昆虫的系统进化[10~12]、遗传多样性检测[13~16]、品种

间的亲缘关系分析[17]等研究。关于柞蚕 RAPD 标记的

研究，桂慕燕等[17]分析了 5 个柞蚕品种的遗传差异，

宋宪军等[18]对 8 个生产用品种的遗传差异进行了研

究。【本研究的切入点】在笔者的前期研究中，对 4
个柞蚕品种 DNA 多态性进行了检测，发现柞蚕品种

存在有丰富的 DNA 多态性，品种内个体间的遗传距

离明显小于不同品种个体间的遗传距离[19]；对全部 4
种体色的 13 个品种的遗传关系进行了分析，初步发现

品种的遗传聚类与体色之间的相关性并不大[20]。【拟

解决的关键问题】本研究利用前期研究[19,20]建立的柞

蚕 RAPD 标记分析技术，对来自 6 个主要柞蚕产区的

68 个柞蚕品种（系）的遗传背景进行了分析，以期从

分子水平揭示它们之间的遗传关系，为柞蚕的育种及

种质资源的利用提供依据。 

1  材料与方法 

1.1  供试材料 
供试柞蚕品种（系）的来源及特性见表 1。所收

集的 68 个柞蚕品种（系）包括中国 6 个主要柞蚕产区

的 66 个品种（系）和 2 个朝鲜的品种。作为外群对照

的天蚕（Antheraea yamamai）由河南云阳蚕业试验场

提供，编号为 69；家蚕（Bombyx mori）品种为 C108，

由西南大学家蚕基因库提供，编号为 70。 
1.2  基因组 DNA 的提取 

模板 DNA 制备参照夏庆友等[10]的方法，具体见

刘彦群等[19]。每个品种随机取 4 个个体（蛹、或幼虫、

或卵）提取基因组 DNA，等量混合组成品种基因池用

于 PCR 扩增。 
1.3  PCR 体系及扩增程序 

25 μl 的 PCR 反应体系中，含 1 U Taq 酶（Promega
公司）、10×Buffer 2.5 μl、25 mmol·L-1 MgCl2 2.0 μl、
dNTP（10 µmol·L-1）2.0 μl、Primer（Operon 公司、0.5 
µmol·L-1）1 μl、基因组 DNA 1 μl（约 30 ng）。反应

程序为 94℃预变性 60s，94℃ 变性 30s，40℃退火 60s，
72℃延伸 90s，35 个循环后接 72℃ 10 min。 

为提高 RAPD 的特异性、稳定性，在前期的试验

基础上将退火温度升为 40℃。PCR 扩增在 GeneAmp 
9600 扩增仪上进行。扩增产物在 1.2%琼脂糖凝胶中

电泳分离，EB 染色后在 Bio-Rad 凝胶成像系统上成

像。 
1.4  数据分析 

对每一引物而言，在特定位置出现扩增带记为

“1”，未出现扩增带记为“0”，以此计算单匹配相

似系数。公式为 SM=（a+d）/（a+b+c+d），其中 a
为两品种（系）均为 1 的条数，d 为两品种（系）均

为 0 的条数，b、c 为两品种错配的条数。遗传距离

D=1-SM。分析软件采用 TreeconW[21]，Neighbor- 
Joining 法构建系统聚类图。 

2  结果与分析 

2.1  RAPD 扩增结果 
用差异较大的 3 个品种（101、青黄 1 号、方山黄）

对 Operon 公司的 C、H、I、R、W、Y 组的 120 个引

物进行了初步筛选，选用 DNA 条带清晰、多态性较

高的引物进一步对 68 个不同产地、化性、体色系统的

柞蚕品种（系）及 2 个外群对照的基因池 DNA 进行 PCR
扩增。33 个 10 bp 引物共得到 364 条清晰的 DNA 带型，

其中 360 条呈多态性，占总带数的 98.90%（表 2）。每

个引物扩增 DNA 带在 5～17 条之间，平均 11 条。 
68 个柞蚕品种（系）共扩增出 296 条 DNA 带，

只有 27 条共有带，多态性带占 90.88%。平均每个引

物扩增 9 条带，最少的为 4 条，最多的为 16 条。 
33 个引物在家蚕中共扩增出 142 条 DNA 带，在

天蚕中扩增出 121 条带。柞蚕中扩增带数最少的为

“33”，有 104 条；最多的是“青绿”，为 171 条带，

平均每个品种（系）扩增出 144.5 条带，大多数品种

（系）在 130～160 条之间。 
在供试的 68 个柞蚕品种（系）中，只有 9 个品种

（系）产生了品种特有带，分别是方山黄 2 号-902、
青 6 号、扎兰 1 号、多丝 4 号、青黄 1 号、101、125、
胶蓝、扎兰 2 号，仅占供试品种（系）的 12.68%。 
2.2  品种（系）间的遗传距离分析 
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表 1  供试柞蚕品种的来源及特性 

Table 1  Origin and feature of the A. pernyi cultivars used in this study 
编号 
No. 

品种/品系 
Cultivar/strain 

系统 
Line 

化性 
Voltinism 

产地 
Source 

编号 
No. 

品种/品系 
Cultivar/strain 

系统 
Line 

化性 
Voltinism 

产地 
Source 

1 
 

101 黄蚕 
Huang 

1 贵州遵义 
Zunyi, GZ 

35 扎兰 1 号  
Zhalan No.1 

青黄蚕 
Qinghuang 

2 内蒙古 
NM 

2 102 黄蚕 
Huang 

1 贵州遵义 
Zunyi, GZ 

36 青绿  
Qinglu 

青黄蚕 
Qinghuang 

2 内蒙古 
NM 

3 103 黄蚕 
Huang 

1 贵州遵义 
Zunyi, GZ 

37 黑蛾  
Hei’e 

青黄蚕 
Qinghuang 

2 内蒙古 
NM 

4 104 黄蚕 
Huang 

1 贵州遵义 
Zunyi, GZ 

38 扎兰 3 号  
Zhalan No.3 

青黄蚕 
Qinghuang 

2 内蒙古 
NM 

5 125 黄蚕 
Huang 

1 贵州遵义 
Zunyi, GZ 

39 扎兰 2 号  
Zhalan No.2 

青黄蚕 
Qinghuang 

2 内蒙古 
NM 

6 128 黄蚕 
Huang 

1 贵州遵义 
Zunyi, GZ 

40 豫早 1 号  
Yuzao No.1 

黄蚕  
Huang 

1 河南云阳 
Yunyang,HN 

7 130 黄蚕 
Huang 

1 贵州遵义 
Zunyi, GZ 

41 豫 101  
Yu 101 

黄蚕  
Huang 

1 河南云阳 
Yunyang,HN 

8 133 黄蚕 
Huang 

1 贵州遵义 
Zunyi, GZ 

42 豫早 2 号  
Yuzao No.2 

黄蚕  
Huang 

1 河南云阳 
Yunyang,HN 

9 黄安东  
Huang’andong 

青黄蚕 
Qinghuang 

2 山东方山 
Fangshan,SD 

43 河 41  
He 41 

黄蚕  
Huang 

1 河南云阳 
Yunyang,HN 

10 方山黄  
Fangshanhuang 

黄蚕  
Huang 

2 山东方山 
Fangshan,SD 

44 33 黄蚕  
Huang 

1 河南云阳 
Yunyang,HN 

11 方山黄 2 号-901 
Fanghuang No.2-901 

黄蚕  
Huang 

2 山东方山 
Fangshan,SD 

45 豫早 3 号  
Yuzao No.3 

黄蚕  
Huang 

1 河南云阳 
Yunyang,HN 

12 方山黄 2 号-902  
Fanghuang No.2-902 

黄蚕  
Huang 

2 山东方山 
Fangshan,SD 

46 小黄皮  
Xiaohuangpi 

青黄蚕 
Qinghuang 

2 吉林永吉 
Yongji,JL 

13 789-5 黄蚕  
Huang 

2 山东方山 
Fangshan,SD 

47 吉黄 1 化  
Jihuang 1 hua 

黄蚕  
Huang 

1 吉林永吉 
Yongji,JL 

14 789-10 黄蚕  
Huang 

2 山东方山 
Fangshan,SD 

48 定州 1 号  
Dingzhou No.1 

青黄蚕 
Qinghuang 

2 朝鲜 
Korea 

15 烟 6-3 Yan 6-3 黄蚕  
Huang 

2 山东方山 
Fangshan,SD 

49 64 青黄蚕 
Qinghuang 

2 朝鲜 
Korea 

16 烟 6-4 Yan 6-4 黄蚕  
Huang 

2 山东方山 
Fangshan,SD 

50 小杏黄  
Xiaoxinghuang 

黄蚕  
Huang 

2 吉林永吉 
Yongji,JL 

17 方山黄 1 号-A 
Fanghuang No.1-A 

黄蚕  
Huang 

2 山东方山 
Fangshan,SD 

51 清河 1 号 
Qinghe No.1 

青黄蚕 
Qinghuang 

2 辽宁凤城 
Fengcheng,LN 

18 方山黄 1 号-B 
Fanghuang No.1-B 

黄蚕  
Huang 

2 山东方山 
Fangshan,SD 

52 豫 6 号  
Yu No.6 

黄蚕  
Huang 

1 河南云阳 
Yunyang,HN 

19 鲁红  
Luhong 

黄蚕 
Huang 

2 辽宁凤城 
Fengcheng,LN 

53 6406 黄蚕 
Huang 

1 贵州遵义 
Zunyi, GZ  

20 杏黄  
Xinghuang 

黄蚕  
Huang 

2 山东方山 
Fangshan,SD 

54 三里丝  
Sanlisi 

黄蚕 
Huang 

2 辽宁凤城 
Fengcheng,LN 

21 胶蓝  
Jioalan 

蓝蚕 
Lan 

2 山东方山 
Fangshan,SD 

55 辽青 
Liaoqing 

青黄蚕 
Qinghuang 

2 辽宁凤城 
Fengcheng,LN 

22 青 6 号 
Qing No.6 

青黄蚕 
Qinghuang 

2 辽宁凤城 
Fengcheng,LN 

56 白茧 825  
Baijian825 

青黄蚕 
Qinghuang 

2 辽宁凤城 
Fengcheng,LN 

23 青皮 
Qingpi 

青黄蚕 
Qinghuang 

2 辽宁凤城 
Fengcheng,LN 

57 701 青黄蚕 
Qinghuang 

2 辽宁凤城 
Fengcheng,LN 

24 松黄  
Songhuang 

黄蚕  
Huang 

1 辽宁凤城 
Fengcheng,LN 

58 辽柞 1 号  
Lioazuo No.1 

黄蚕 
Huang 

2 辽宁凤城 
Fengcheng,LN 

25 白茧 1 号 
Baijian No.1 

青黄蚕 
Qinghuang 

2 辽宁凤城 
Fengcheng,LN 

59 柞早 1 号 
Zuozao No.1 

青黄蚕 
Qinghuang 

2 辽宁凤城 
Fengcheng,LN 

26 882 青黄蚕 
Qinghuang 

2 辽宁凤城 
Fengcheng,LN 

60 371 青黄蚕 
Qinghuang 

2 辽宁凤城 
Fengcheng,LN 

27 水青 
Shuiqing 

青黄蚕 
Qinghuang 

2 辽宁凤城 
Fengcheng,LN 

61 抗病 2 号 
Kangbing No.2 

青黄蚕 
Qinghuang 

2 辽宁凤城 
Fengcheng,LN 

28 小白蚕  
Xiaobaican 

白蚕 
Bai 

2 辽宁凤城 
Fengcheng,LN 

62 79-4 黄蚕 
Huang 

1 贵州遵义 
Zunyi, GZ  

29 鲁黄  
Luhuang 

黄蚕  
Huang 

1 辽宁凤城 
Fengcheng,LN 

63 78-3 青黄蚕 
Qinghuang 

1 贵州遵义 
Zunyi, GZ  

30 海青 
Haiqing 

青黄蚕 
Qinghuang 

2 辽宁凤城 
Fengcheng,LN 

64 多丝 3 号 
Duosi No.3 

青黄蚕 
Qinghuang 

2 辽宁凤城 
Fengcheng,LN 

31 四青  
Siqing 

青黄蚕 
Qinghuang 

1 辽宁凤城 
Fengcheng,LN 

65 多丝 4 号  
Duosi No.4 

黄蚕 
Huang 

2 辽宁凤城 
Fengcheng,LN 

32 宽青 
Kuanqing 

青黄蚕 
Qinghuang 

2 辽宁凤城 
Fengcheng,LN 

66 多丝 2 号  
Duosi No.2 

青黄蚕 
Qinghuang 

2 吉林永吉 
Yongji,JL 

33 青黄 1 号 
Qinghuang No.1 

青黄蚕 
Qinghuang 

2 辽宁凤城 
Fengcheng,LN 

67 沈农青蚕  
Shennong qing 

青黄蚕 
Qinghuang 

2 辽宁沈阳 
Shenyang,LN 

34 多丝 786  
Duosi 786 

青黄蚕 
Qinghuang 

2 辽宁凤城 
Fengcheng,LN 

68 沈黄 1 号  
Shenhuang No.1 

黄蚕 
Huang 

2 辽宁沈阳 
Shenyang,LN 

GZ, Guizhou; SD, Shandong; LN, Liaoning; NM, Neimenggu; HN, Henan; JL, Jilin
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表 2  33 个 RAPD 引物的扩增结果  

Table 2  Amplification results of 33 RAPD primers selected 

引物 
Primer 

扩增带数 
Amplified  
bands  

多态性带 
Polymorphic 
bands 

引物 
Primer 

扩增带数 
Amplified 
bands 

多态性带 
Polymorphic 
bands 

引物 
Primer 

扩增带数 
Amplified 
bands 

多态性带 
Polymorphic 
bands 

C11 7 6 I11 8 7 W07 11 11 

C15 6 6 I12 11 11 W08 14 14 

H03 13 13 I17 9 9 W09 14 13 

H04 11 10 I18 7 7 W11 15 15 

H05 15 15 I20 11 11 W13 13 13 

H07 17 16 R02 10 10 W15 12 11 

H08 12 12 R07 7 7 W16 17 17 

H09 9 9 R12 13 13 W18 10 10 

H12 9 9 R16 13 12 W19 13 13 

H15 14 14 W03 10 10 Y01 9 9 

I07 9 9 W05 10 10 Y09 5 5 

      Total 364 360 

 
柞蚕品种（系）间的成对遗传距离的变化范围为

0.120～0.324。最小的是方山黄 2 号-901 与方山黄，

遗传距离为 0.120；最大的是多丝 3 号与 101，遗传距

离也仅为 0.324。遗传关系最近的两个品种间，有高达

88%的相似性；而遗传差异最大的两个品种间，仍有

67.6%的相似性。 
对品种间成对遗传距离的分布进行了统计，结果

表明柞蚕品种间的成对遗传距离主要集中在 0.200～
0.300 之间，该范围内的品种对占总品种对数的

80.97%，遗传距离小于 0.200 的品种对占 18.09%，而

遗传距离大于 0.300 的品种对仅占 0.95%。 
2.3  聚类分析 

根据品种（系）间的成对遗传距离矩阵（数据略），

用 Neighbor-Joining 法构建的 68 个柞蚕品种（系）和

2 个外群对照的聚类结果见图。根据聚类结果可将 68
个柞蚕品种（系）划分为 6 个类群： 

第Ⅰ类分为 3 个亚类：第Ⅰ-1 亚类包括 12 个品

种，其中辽宁 2 化性品种 9 个、吉林 2 化性品种 2 个、

朝鲜 2 化性品种 1 个；第Ⅰ-2 类包括 9 个品种，为来

源于辽宁、内蒙古、山东的 2 化性品种；第Ⅰ-3 类的

2 个品种，均为 2 化性地区辽宁选育的 1 化性黄蚕品

种。 
第 II 类分为 3 个亚类：第 II-1 类的 2 个品种均为

河南的 1 化性品种；第 II-2 类包括 5 个品种，其中 4
个河南 1 化性品种、1 个吉林 2 化性品种；第 II-3 类

包括 12 个品种，其中 11 个贵州 1 化性品种，1 个辽

宁 2 化性品种。该类共包括 19 个品种，除 2 个 2 
化性品种外，均为 1 化性品种。 

 
 
 
 
编号同表 1；69 代表天蚕；70 代表家蚕 
See table 1 for explanation of code；69. Antheraea yamamai；70. Bombyx 
mori 

 

图  以 NJ 法构建的 68 个柞蚕品种（系）的聚类图 

Fig.  Dendrogram constructed for 68 cultivars （strains）of A. 

pernyi based on NJ methods 
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第 III 类包括 3 个品种，均为辽宁地区近几年选育

的 2 化性品种。 
第Ⅳ类共 6 个品种，其中包括 1 个河南的 1 化性

品种、2 个 2 化性地区（辽宁和吉林）选育的 1 化性

品种、3 个分别来源于辽宁、吉林和朝鲜的 2 化性品

种。 
第Ⅴ类共 14 个品种（系），均为 2 化性品种（系），

其中 11 品种来源于个山东、3 个品种来源于辽宁。来

源于辽宁的“水青”、“青 6 号”和“鲁红”均是由

原始的农家种系统选择育成的。 
第Ⅵ类仅有 3 个品种。其中的辽青和青黄 1 号来

源于辽宁，而“扎兰 1 号”是从“青黄 1 号”选育出

的。由于仅剩 3 个品种，本文将其归为 1 个类群。 

3  讨论 

3.1  柞蚕品种间的遗传差异 
本研究用 33 个 10 bp 随机引物对 68 个柞蚕品种

（系）进行了 RAPD 扩增，共得到 296 条 DNA 带，

其中多态性带比率达到 90.88%，利用单匹配相似系数

计算的品种（系）间的遗传距离在 0.120～0.324 之间。

鲁成等[12]进行野桑蚕和家蚕的分子系统学研究时分

析了 5 个柞蚕品种的遗传差异，得到的品种间遗传距

离为 0.142～0.180，其结果在本试验结果范围之内。

而桂慕燕等[17]的研究结果（0.066～0.1659）则较小，

这可能是由于试验材料、计算方法不同而造成的。 
本试验得到的品种间的最小遗传距离为 0.120，结

果说明在柞蚕品种资源中存在着比较丰富的遗传变

异。但是，品种间的最大遗传距离仅为 0.324，也表明

柞蚕品种资源之间的亲缘关系非常接近。对品种间成

对遗传距离的分析表明，有高达 99.05%的品种对的遗

传距离在 0.120～0.300 之间，这一结果进一步从总体

上表明了柞蚕品种资源之间的相似性程度较高，品种

间的遗传差异较小。 
3.2  柞蚕品种资源的地域性聚类 

本研究对 68 个柞蚕品种（系）的聚类结果中，除

极个别品种外，来源于河南、贵州、山东的品种均各

自聚为一类，而地理位置相近的辽宁、吉林、内蒙古、

朝鲜的品种也聚为相对集中的一类。这一结果表明柞

蚕品种的聚类是按地域分布进行的，即柞蚕品种的遗

传聚类与其目前的地理分布有密切相关性。 
柞蚕是由野生柞蚕驯化而来的[1~3]，与柞蚕同为绢

丝昆虫的家蚕（B. mori）是由野桑蚕（B. mandarina）
驯化而成的[10,12,13]，这二者之间具有一定的可比性。

本研究通过RAPD 分析得到的柞蚕品种的地域性聚类

结果与家蚕品种的地理系统聚类结果 [10,12,13]比较相

似。但必须指出的是，这种相似仅仅是表面上，二者

之间有着巨大的差别，即柞蚕的绝大多数品种是按目

前所在的地域聚类的，与品种的原始产地关系不明显；

而家蚕却主要是按品种的原始产地聚类的，与品种的

现保存地域无关。如“102”、“103”、“104”原是

1952～1953 年河南的品种引种到贵州经系统选育而

来，经过近 50 年的自然和人工选择，即与贵州当地的

品种首先聚在了一起。内蒙古的“青绿”是 1960 年以

山东的“青绿”为材系统选育成的，“黑蛾”是 1979
年由辽宁的“青黄”选育而成，“扎兰 2 号”是 1961
年由“青黄 1 号×胶蓝”的后代选育的，“扎兰 3 号”

是 1963 年从辽宁的“克青”系统选育而来，这 4 个品

种在较低的聚类水平就首先聚在一起（图），也已经

表现出一定程度的所在地域的特征。 
对于柞蚕品种的按目前所在地域聚类的形成原

因，笔者认为柞蚕是在野外放养的昆虫，其生长发育

过程中受自然环境条件的影响甚大，并且自然环境条

件对柞蚕的影响可能远大于其所受的人工选择的影

响，在各地较强的自然选择压力下，品种在适应的过

程中逐渐形成了某些地域性的特性，在聚类中即反映

出地域性的特点。 
3.3  柞蚕品种资源的系统分类 

构建柞蚕品种的系统分类层次，对柞蚕品种资源

的利用和指导育种实践具有重要的意义。柞蚕现行的

品种分类系统是根据幼虫 5 龄期的体色进行划分   
的[2,3]，而本研究结果进一步证实了柞蚕品种的聚类与

体色并没有一定的相关性[20]。这一结果表明现行的体

色分类系统属于人为的、直观的品种分类方法，与根

据遗传基础上的品种分类存在着较大的偏差，有必要

构建新的柞蚕品种的分类系统。 
根据品种的化性也可将柞蚕品种资源划分为 1 化

性和 2 化性两种类型[3]。本研究中，如不考虑 4 个 2
化性地区选育的 1 化性品种，其余 64 个品种的聚类结

果也表现出一定程度的化性集中性（除 2 化性的“小

黄皮”、“小白蚕”聚在 1 化性品种中和 1 化性的

“33”没有聚在 1 化性品种中外）。特殊的是，2 化

性地区选育的 1 化性品种在聚类时并没有与 1 化性品

种聚在一起，而是与 2 化性品种聚在一起，这一结果

更反映了柞蚕品种聚类中的地域性特性。因此，依据

化性进行柞蚕品种的分类是比较粗糙的，其不能将化

性相同的品种的差异反映出来。 
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本研究利用RAPD 标记对柞蚕品种资源的聚类分

析中，贵州和河南的品种首先聚在一起，并组成一类；

内蒙古、吉林、朝鲜的品种在聚类时均与地理位置临

近的辽宁的品种聚在一起，组成相对集中的一类；山

东的品种聚为的一类，这表明了柞蚕品种的聚类与所

生存的生态环境是密切相关的。因此，在构建柞蚕品

种的系统分类层次时，首先应该考虑品种的地域分布，

依据本次 RAPD 标记的研究结果，可以初步将现有柞

蚕品种资源大致划分为 3 个大的类群，即山东类群、

辽宁类群（包括辽宁、吉林、内蒙古和朝鲜的品种）

和河南类群（包括河南和贵州的品种）。详细的柞蚕

品种的系统分类层次的构建，有必要结合形态分类和

其它分子分类方法进行深入的研究，为柞蚕品种资源

的利用和品种改良提供科学依据。 

4  结论 

本文通过对超过现有品种半数的 68 个柞蚕品种

（系）基因组 DNA 的多态性分析，结果发现：（1）
柞蚕品种资源中存在着非常丰富的遗传多态性，在得

到的 296 条 DNA 带中多态性带达到 90.88%；（2）从

总体上讲，柞蚕品种资源之间的遗传差异较小，有

99.05%的品种对的遗传距离小于 0.300；（3）进一步

证实了柞蚕品种的遗传聚类与体色并没有一定的相关

性；（4）68 个柞蚕品种（系）的遗传聚类与其目前

所在地域有密切相关性。 
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