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摘要院以海岛棉标准系 3-79为对照袁陆地棉标准系 TM-1为参考对照袁用 SSR引物对来自前苏联尧中国尧美国
和埃及等 4个海岛棉主要生产国(地区)的 20份海岛棉种质资源的基因组 DNA进行 SSR分析袁研究不同海岛
棉生产国的海岛棉品种资源的遗传亲缘关系和遗传多样性遥 108对 SSR引物共获得了 175条多态性谱带袁平
均每个引物扩增出 1.62条多态性谱带遥供试海岛棉品种之间的遗传相似系数为 0.66～ 0.94袁平均值为 0.81遥根
据 UPGMA聚类分析袁以遗传相似系数阀值为 0.77袁可将 20份栽培棉花种质材料分为 4大类院第一类均为前
苏联品种袁第二类均为中国品种袁第三类以美国品种为主袁第四类以埃及品种为主遥遗传多样性分析结果表明袁
前苏联海岛棉品种资源的遗传多样性最为丰富袁而埃及的海岛棉品种资源遗传距离最狭窄袁我国的海岛棉品
种资源的遗传多样性居中遥本研究表明袁供试材料遗传背景与其产地背景有一定关联性袁SSR标记能较好地揭

示供试棉花品种之间的遗传差异和亲缘关系遥
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Gemomic DNA of 20 germplasms of sea island cotton ( L.) from four production countries(regions),

namely former USSR, China, USA, and Egypt, were analyzed for their genetic relationship and genetic diversity, using the 3-78

渊the standard line of 冤 as check and TM-1 (the standard line of ) as reference check. The SSR molecular

markers were employed and 108 pairs of polymorphic SSR primers were used in this experiment. Among the 108 pairs of poly-

morphic SSR primers, 175 polymorphic bands were produced, with averaging of 1.62 bands per primer. The genetic similarity

coefficient among the tested germplasms was 0.66-0.94, with the average of 0.81. The UPGMA cluster analysis showed that four

groups could be clearly clustered when genetic similarity coefficient was given as 0.77. The first group were those from former

USSR, most germplasms in the second group came from USA, all of the germplasms in the third group came from China, and

most in the last group were those from Egypt. The results showed that the genetic diversity of the sea-island cotton germpalsms

from USSR was extraordinary diversified among the four different countries, and that from Egypt was the least in genetic diver-

sity. The sea-island cotton germplasms from China were placed in the middle, according to the results of genetic similarity coef-

ficient in present experiment. Our results also showed that the genetic background of the sea-island cotton germplasms tested in

this experiment was correlative with their producing regions, and the SSR marker could be used in revealing the genetic diversity

and genetic relationship among the sea-island germplasms.
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遗传多样性研究在作物遗传育种中具有重

要的理论和实践价值遥 只有掌握品种资源的遗传
变异信息袁才能有针对性地选择杂交亲本袁并在
后代中获得更多的优良遗传变异袁显著地提高育
种效率遥 遗传多样性对杂种优势利用的亲本组配
更为重要袁选择遗传距离相对较远的亲本可以选
配成有较大优势的杂交组合遥海岛棉渊

L.冤因其优良的纤维品质渊纤维长尧强尧
细冤在国际市场上占有一定的份额袁故在中国尧美
国尧埃及和前苏联渊如乌兹别克斯坦冤等植棉国仍
有较大的种植面积遥 海岛棉遗传多样性研究对于
海岛棉新品种选育以及海岛棉优质纤维性状和

高抗黄萎病性的遗传转育等具有重要的意义遥 然
而袁有关海岛棉品种资源的遗传多样性研究的报
道尚不多遥

DNA 分子标记包括 RAPD尧RFLP尧AFLP 和
SSR等在作物种质资源分类和进化研究中起了
重要的作用遥 与其它遗传标记相比袁SSR渊simple
sequence repeats冤具有可直接检测 DNA分子结构
变异尧反映研究材料本质差异尧灵敏度高尧稳定性
好尧操作简单等优点袁在遗传多样性分析尧种质鉴

定尧DNA指纹图谱构建尧基因定位和分子标记育种
等研究领域应用广泛[1]遥 另外袁SSR为共显性分子
标记袁具有多态性丰富和 PCR结果重现性高的优
点袁被认为是研究群体遗传标记变异的最好标记
之一遥 目前袁已在小豆[2]尧小麦[3]尧甘蔗[4]尧水稻[5]尧大
麦[6]尧玉米[7]尧大豆[8]等作物中广泛应用遥 本研究利
用 SSR分子标记技术对 20个来源于不同产棉国
的海岛棉品种资源进行遗传多样性研究袁探讨不
同地区选育的海岛棉种质资源之间的遗传差异袁
进一步明确 SSR分子标记在棉花品种鉴别中的应
用价值袁旨在为海岛棉种质资源的评价与利用尧海
岛棉棉花新品种选育和品种产权保护提供参考遥

材料和方法
试验材料

本实验选择新疆棉区栽培的 5个海岛棉品
种和 15个引自美国尧埃及和前苏联渊乌兹别克斯
坦等冤的海岛棉品种作为供试材料袁以海岛棉标
准系 3-79为对照袁陆地棉标准系 TM-1为参考对
照材料袁见表 1遥 各材料于 2008年种于浙江大学
实验农场遥

表 1 供试海岛棉品种的名称和来源

Table 1 The materials of L. used in the experiment
编号 品种名称 编号 品种名称 来源

1 苏联 9934 12 比马 67 美国
2 苏联 78 13 比马克 8-103 美国
3 苏联 K12 14 比马 67 美国
4 悟 52 15 比马 1 美国
5 5476H 16 派字棉 美国
6 新海 11 17 米努非 埃及
7 新海 20 18 吉扎 45 埃及
8 新海 14 19 吉扎 88-1 埃及
9 新海 21 20 吉扎 75 埃及

10 新海 6 21 埃及棉 2-1 埃及
11 TM-1渊参考 CK冤 22 3-79渊CK冤 华中农业大学

来源
乌兹别克斯坦
乌兹别克斯坦
乌兹别克斯坦
乌兹别克斯坦
乌兹别克斯坦
中国新疆
中国新疆
中国新疆
中国新疆
中国新疆
中国农科院棉花所

试验方法

取各样本的

幼嫩新鲜叶片袁贮于-20℃冰箱备用遥 棉花基因组
DNA的提取尧分离和纯化参考 Paterson等[9]的方

法袁并作适当修改遥DNA用 RNaseA纯化渊终浓度
为 100 滋g窑mL-1袁37益温育 20 min冤袁去除 RNA后
在 752型紫外分光光度计上测浓度袁 以 TE为空
白对照袁 将模板 DNA用 TE稀释成所需浓度备
用袁并用 1％的琼脂糖凝胶电泳检测 DNA质量遥

SSR 引物序列来自 Cot-

tonDB 数据库 http://algodon.tamu.edu/htdocs2cot-
ton/cot2tondb.html袁由上海生物工程公司合成遥

遥 PCR反应总体积为 10 滋L遥
其中袁模板 DNA 2 滋L渊10 ng窑滋L-1冤袁Mg2+0.8 滋L 渊25
mol窑L-1冤袁dNTPs 0.25 滋L 渊10 mol窑L-1冤袁10伊buffer 1
滋L袁引物 0.75滋L渊20 ng窑滋L-1冤袁Taq酶 5 U窑滋L-1遥使
用美国 PE公司生产的 Gene AmpR PCR System
9700 PCR仪进行扩增遥 扩增条件院94益预变性 5
min曰94益变性 30 s袁50~63益渊根据引物而定冤 退火
30 s袁72益延伸 30 s袁共 35个循环袁72益延伸 5 min遥
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A院引物 NAU2815曰 B院引物 NAU2894曰 C院引物 NAU5162曰泳道上的数据为表 1中的品种编号遥
图 1 部分 SSR引物在海岛棉品种资源中的扩增效果

Fig.1 DNA fragments amplified by partly SSR primers in germplasm of

以 1伊TBE为下槽电极缓冲液尧
1/3伊TBE为上槽电极缓冲液袁100 W恒定功率预

电泳 30 min左右袁至玻璃板温度达到 50益遥 取上
样缓冲液渊98%甲酰胺袁10 mmol窑L-1 EDTA袁0.05%

溴酚蓝袁0.05%二甲苯青冤4 滋L加入 SSR扩增产

物中混合袁94益变性 5 min袁迅速置于冰水混合物
上冷却袁防止复性遥 每样品各取 3.5 滋L袁上样于
6%的变性聚丙烯酰胺凝胶上袁75W恒功率电泳

50~60 min袁 直至二甲苯青指示剂距胶板底部 2/3

处结束电泳遥 用 pBR322 DNA Hae III渊购自北京
三博远志袁标准分子量为 51~587 bp冤为标记确定
DNA片段在凝胶上的相对位置和大小遥 电泳结
束后袁 将凝胶依次在 10 %冰乙酸中浸泡 30 min袁
水洗 2次渊每次 5 min冤袁0.1% AgNO3渊加入 3 mL

37%甲醛冤 中浸泡 30 min袁 快速用水冲洗 1 次

渊5~8 s冤袁然后在 3% Na2CO3渊2,000 L去离子水中

加入无水 Na2CO3 40 g袁 37%甲醛 3 mL袁4益冤中显
影至带型清晰袁 立即用 l0%冰乙酸终止显影遥 2

min后将胶板取出袁 用自来水冲掉附着在胶板上
的冰乙酸袁晾干袁照相袁保存遥

将每条 SSR引物扩增产物每

一条带视为 1个位点袁统计位点总数和多态性位

点数袁条带清晰可辨的记为 1袁缺失的记为 0袁不
具多态性的条带不予统计遥 用 Jaccard系数计算

成对品种资源间遗传相似性袁J= / - 冤袁 其中
为种质 i和种质 j共有的等位基因数袁 为所

有供试种质等位基因数袁 为种质和种质 j均不

具有的等位基因数 n遥在遗传相似系数基础上袁利
用非加权平均 UPGMA渊Unweight pair method us-

ing arithmetic averages冤法对所有供试种质建立树
状图遥 Jaccard 系数和 UPGMA 利用 NTSYS-PC

渊Ver 2.1冤软件包完成遥

结果与分析

海岛棉品种资源 SSR标记的多态性
对 20个供试海岛棉材料和 2个对照进行了

SSR引物的筛选袁共筛选了 500对 SSR引物遥 其
中 108 对引物能够扩增出多态性条带 袁占
21.6%袁SSR的多态性明显优于陆地棉渊未发表资
料冤遥 108对引物共扩增出 175条具有多态性的

清晰条带渊图 1冤袁条带的分子量范围在 50～250

bp之间袁 不同引物扩增出的清晰多态性条带数
在 1～4条之间袁平均每个引物扩增出 1.62条多

态性条带遥
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海岛棉品种资源的遗传相似性分析

用 175 个 SSR 分子标记对 20 个来自不同
国家的海岛棉参试材料袁 以及海岛棉标准系对
照 3-79和陆地棉标准系参考对照 TM-1进行遗
传相似性分析袁结果见表 2遥

由表 2可以看出袁不同产区的海岛棉品种资
源与陆地棉标准系渊TM-1冤之间的遗传相似系数
变异在 0.41～0.52之间遥 其中袁新海 20与 TM-1
间的遗传距离最近渊0.52冤袁比马 67-2最远渊0.41冤遥
不同产区的 20 个海岛棉样本与海岛棉标准系
3-79之间的遗传相似系数变异在 0.69～0.88之
间遥 其中袁 埃及棉与 3-79 间的遗传距离最近
渊0.885冤袁 而苏联 9934 与 3-79 间的距离最远
渊0.697冤遥 可见袁海岛棉种质资源与陆地棉标准系
之间的遗传相似系数均低于与海岛棉标准系之

间的遗传相似系数袁两者十分明显遥 不同产区的

海岛棉品种资源中袁前苏联品种资源之间的遗传
相似系数为 0.74～0.85袁平均 0.802曰中国新疆品
种资源之间的遗传相似系数为 0.74～0.87袁 平均
0.806曰 美国品种资源之间的遗传相似系数为
0.73～0.94袁平均 0.805曰埃及品种资源之间的遗
传相似系数为 0.74～0.87袁平均 0.826遥可以看出袁
在供试材料中袁前苏联海岛棉品种资源的遗传多
样性最好袁埃及海岛棉品种资源的遗传多样性最
低袁而中国与美国的海岛棉品种资源的遗传多样
性介于二者之间遥 在供试的海岛棉品种资源中袁
来源于前苏联 渊主要是乌兹别克斯坦冤 的苏联
K12与来源于埃及的吉扎 45之间的遗传亲缘关
系最远袁其遗传相似系数仅为 0.662袁而来源于美
国的比马 67-2和比马 1之间的遗传亲缘关系最
近袁其遗传相似系数高达 0.94遥

不同国家海岛棉品种资源 SSR分子标记聚
类分析

根据 175个 SSR分子标记数据袁 采用 Jac-
card爷s相似系数 UPGMA法进行聚类袁建立了来
源于 4个国家的 20个参试海岛棉品种资源以及
海岛棉对照 3-79和陆地棉参考对照渊TM-1冤的分
子亲缘关系聚类树状图渊图 2冤遥
由图 2可以看出袁 在相似系数为 0.47处袁21

个海岛棉被聚为一类袁 陆地棉标准系 TM-1被聚
为另一类遥 很显然袁海岛棉和陆地棉的种间遗传
亲缘关系远于海岛棉品种间遥 在相似系数为 0.74
处袁前苏联海岛棉品种资源和美国品种被聚为一
类袁中国新疆品种和埃及品种被聚为另一类遥 说
明前苏联和美国海岛棉品种有一定的遗传亲缘

关系袁而中国新疆的海岛棉品种可能含有埃及海
岛棉的遗传成份遥 在相似系数为 0.75处袁3个前

表 2 不同产区的海岛棉品种资源的遗传相似系数

Table 2 Genetic similarity coefficients among the germplasms of from different countries
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讨 论

由于交通的日益发达袁 种质的流动性加剧袁
使种质资源的家系研究变得更加复杂遥 相同的种
质在不同生态区域的表现型往往有所差别袁使用
传统分析方法研究分析种质资源难免会产生误

差或错误遥 应用分子标记对棉花育种材料的遗传
多样性进行研究和评估袁可准确地为育种提供广
泛遗传变异的种质资源信息袁为棉花育种和生产
提供有效的服务和技术手段[10]遥

SSR分子标记已经是一种很成熟的分子标
记袁已在棉花的遗传多样性研究中应用遥 孙君灵
等[11]利用 39个多态性 SSR标记分析了 3个棉花
品种辐射诱变后代 M5材料渊共 74份冤的遗传多
样性袁表明辐射可创造丰富的遗传变异袁拓宽原
品种的遗传基础遥 辐射对不同棉花品种的诱变效
果存在差异遥 朱龙付等[12]利用 18对 SSR引物分
别对 31份国外引进的陆地棉材料的相似系数与
中国的 17份材料的相似系数进行了比较分析遥
结果表明袁中国材料相对于新引进的国外材料的

遗传多样性水平稍高袁与国外材料之间的遗传差
异较大遥 说明扩大不同地区间种质资源的交流和
引进可以丰富本地材料的遗传多样性遥 陈光等[13]

利用 398对 SSR引物对不同亲本来源尧不同选育
时期尧 不同种植生态区的 43份陆地棉基础种质
进行了遗传多样性的 SSR分子标记分析遥结果表
明袁我国棉花现代基础种质比早期基础种质的遗
传多样性呈下降的趋势遥 黄河流域和长江流域主
产棉区的基础种质的遗传多样性还没有超过国

外基础种质袁品种间的遗传背景较为狭窄遥 然而袁
有关海岛棉遗传多态性的研究较少遥 陈光[1]用 24
对具有多态性的 SSR引物对 53个海岛棉种质资
源进行遗传多样性的检测分析袁53个品种被分为
两大类袁与系谱来源一致遥 本研究利用 108对多
态性的 SSR标记分析了 20个来源于不同国家的
海岛棉品种资源的遗传多样性袁并根据遗传相似
系数和品种间的遗传距离将被测品种恰当地分

为 4个类群袁 所分类群和品种来源基本一致袁说
明供试材料的遗传背景与其产地背景有一定关

联性遥

苏联品种渊苏联 9934尧苏联 78和苏联 K12冤被聚
为一类袁2个苏联品种 渊悟 52和 5476H冤尧1个埃
及品种渊米努非冤和 5个美国品种聚为一类袁中国
新疆品种与埃及的 4个品种被聚为一类遥 在相似

系数为 0.77处袁5个中国新疆品种被聚为完整的
一类袁而 4个埃及品种和海岛棉对照 3-79聚为另
一类遥亲缘关系最近的美国品种比马 67-2与比马
1在遗传相似系数 0.94处被准确地聚为一类遥

图 2 不同国家海岛棉品种资源的 SSR分子标记聚类结果
Fig.2 The dendrogram of the germplasm from different countries in based on SSR molecular

markers
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本研究还表明袁除个别品种外袁相同产区的
海岛棉品种均能聚成一类袁但前苏联的海岛棉品
种与美国品种之间有一定的交叉袁说明美国与前
苏联之间存在着较频繁的海岛棉品种资源的交

流袁而中国和埃及在海岛棉新品种选育中则各以
本国资源为主遥 米努非为埃及南部一个耐热的海
岛棉品种袁它与其它埃及品种的系谱存在较大的
差异遥本研究应用 SSR分子标记将其归于美国和
前苏联品种类袁 说明其遗传亲缘关系的特殊性遥
此外袁由于埃及海岛棉在其系统发育过程中的特
殊的地理条件袁 故与其它海岛棉品种在形态特
征尧生理特点及纤维品质等方面具有一定的独特
性遥而本试验中将海岛棉标准系 3-79与 4个埃及
海岛棉聚成一类袁 其遗传亲缘关系与埃及棉 2-1
很相近袁说明 3-79可能是由埃及海岛棉血统经连
续自交而成遥 它是否能作为其它海岛棉品种的标
准系还有待进一步研究遥
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