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簇生椒杂交种及亲本的指纹图谱构建和亲缘关系分析
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摘　要：为完善辣椒知识产权保护体系，补充辣椒指纹图谱库，本文通过表型差异大的８份辣椒材料筛选出的２５
对扩增稳定、条带清晰、有多态性的引物，建立３个簇生朝天椒杂种一代和亲本的数字化指纹图谱并进行亲缘关系

分析。结果表明，对杂交种及其亲本进行扩增，共扩增出１２３个位点，多态性的位点５１个，无多态性位点７２个，多

态性比率为４１．５％，并构建了数字化ＤＮＡ指纹图谱。分别对３个辣椒品种及其亲本进行 ＵＰＧＭＡ聚类分析结果

表明，亲本间的遗传相似系数在０．３６～０．５９之间，母本１６００２－１和父本１６０２６、１６０２７在０．４７处归为一类，父本

１６０３０单独一类。杂交种遗传相似系数在０．４９～０．６之间，杂交种Ｆ１６００７和Ｆ１６００８在０．４９处归为一类，杂交种

Ｆ１６０１１单独一类，与亲本的亲缘关系远近趋势一致。
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　　当前我国生产上所应用的簇生朝天椒［１］良种依
靠明显的杂种优势带来了巨大收益，但是种质资源
保护机制并不健全，市场上的辣椒品种更是鱼目混
珠，良莠不齐，假种子、繁种间遗传漂变的现象非常
严重，严重损害了原始育种者的利益。传统的田间
性状鉴定方法［２］测试周期长，形态鉴定［３］的数量多，
准确性不高。
分子标记技术［４］是继田间性状鉴定技术、形态

学鉴定技术之后发展起来的一种较为理想的品种鉴

定技术，并能直接反应基因组ＤＮＡ的差异，省时省
力。ＩｎＤｅｌ技术（ｉｎｓｅｒｔｉｏｎ　ｄｅｌｅｔｉｏｎ　ｌｅｎｇｔｈ　ｐｏｌｙｍｏｒ－
ｐｈｉｓｍ）［５］是基于基因组测序的第三代分子标记技
术，属于共显性标记，分布广泛、数目众多，具有对技
术要求低、操作快捷简单、针对性强和稳定性高等优
点，能够较好适应市场和生产的需求，很有大规模开
发和利用的价值。目前已在玉米［６］，水稻［７］，黄
瓜［８］，莲藕［９］等的研究中发挥了相当重要的作用。与
我国辣椒品种鉴定技术规程所采用的ＳＳＲ标记相
比，ＳＳＲ为简单重复序列，ＩｎＤｅｌ标记为锚定标记，全
面覆盖干制辣椒品种１２对染色体，鉴定更为准确。

ＩｎＤｅｌ标记在辣椒上仍处于重测序等初级阶段［１０］，应
用较少［１１］，为完善干制辣椒种业知识产权环境，为干
制辣椒品种真实性鉴定及纯度鉴定供参考依据，干制
辣椒ＤＮＡ指纹图谱库［１２］有待补充。利用ＩｎＤｅｌ引物
构建４个加工型簇生辣椒亲本和３个杂种一代辣椒
品种的指纹图谱，并进行亲缘关系分析。以期为加工
型辣椒品种保护提供分子生物学支持。

１　材料与方法

１．１　试验材料
用于数字化指纹图谱构建和亲缘关系分析的材

料为簇生朝天椒３个杂交种及其亲本，见表１；用于
多态性引物筛选的８个表观性状差异较大的辣椒材
料，见表２；均由青岛农业大学茄果类育种团队提
供。于２０１６年３月，播种于日光温室，在果实成熟
期取其嫩叶置于－８０℃超低温冰箱中保存。

１．２　试验方法

１．２．１　ＤＮＡ提取

ＤＮＡ提取采用由天根生化科技（北京）有限公
司提 供 的 植 物 基 因 组 ＤＮＡ 提 取 试 剂 盒。取

－８０℃保存的干制辣椒品种幼嫩叶片０．１ｇ，放入
液氮中磨碎，随后按照说明进行提取。利用琼脂
糖电泳检测其浓度，将提取后的ＤＮＡ置于４℃保
存，以防降解。

表１　供试辣椒材料

Ｔａｂｌｅ　１　Ｔｈｅ　ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ　ｏｆ　ｔｅｓｔｅｄ　ｐｅｐｐｅｒ　ｖａｒｉｅｔｉｅｓ

编号

Ｎｕｍｂｅｒ

母本

Ｆｅｍａｌｅ

ｐａｒｅｎｔ

父本

Ｍａｌｅ　ｐａｒｅｎｔ

杂种一代Ｆ１

Ｈｙｂｒｉｄ　Ｆ１

１　 １６００１－２　 １６０２７ Ｆ１６００８

２　 １６００１－２　 １６０２６ Ｆ１６００７

３　 １６００１－２　 １６０３０ Ｆ１６０１１

表２　用于Ｉｎｄｅｌ引物筛选的供试辣椒材料

Ｔａｂｌｅ　２　Ｔｈｅ　ｐｅｐｐｅｒ　ｍａｔｅｒｉａｌｓ　ｆｏｒ
ｓｃｒｅｅｎｉｎｇ　ＩｎＤｅｌ　ｐｒｉｍｅｒｓ

品种名称

Ｖａｒｉｅｔｙ　ｎａｍｅ

品种类别

Ｖａｒｉｅｔｙ　ｃａｔｅｇｏｒｙ

来源

Ｓｏｕｒｃｅ

精选簇生 簇生椒 中国山东

三樱椒 簇生椒 中国山东

长阳簇 簇生椒 中国湖北

秘鲁皇后 甜色素椒 秘鲁

鸡血红 甜色素椒 美国

铁皮椒９号 甜色素椒 美国

北京红２０２ 羊角椒 中国山东

Ｙ２０ 羊角椒 韩国

１．２．２　引物筛选
供试引物参照由 Ｗｅｉｐｅｎｇ　Ｌｉ等［１３］开发的辣椒

ＩｎＤｅｌ标记，从１２条染色体上共２５１对ＩｎＤｅｌ引物
中筛选出６０对ＩｎＤｅｌ引物（表３），由上海Ｓａｎｇｏｎ公
司合成。

１．２．３　ＰＣＲ的扩增及电泳检测

ＰＣＲ反应程序及聚丙烯酰胺凝胶电泳检测参
照姜童等［１１］方法。ＰＣＲ反应体系为模板ＤＮＡ２μｌ，
正反引物 １μｌ，２×Ｇｏ　Ｔａｑ　Ｒ　Ｃｏｌｏｒｌｅｓｓ　Ｍａｓｔｅｒ
Ｍｉｘ７．５μｌ，用ｄｄＨ２Ｏ补充至１５μｌ。ＰＣＲ反应程序
为９４℃预变性５ｍｉｎ；９４℃变性３０ｓ，退火３０ｓ，７２℃
延伸４５ｓ，３５个循环；最后７２℃总延伸５ｍｉｎ。聚丙
烯酰胺凝胶１８０Ｖ１３０ｍＡ电泳２小时检测其扩增条
带，银染显色后于灯箱上拍照观察。

１．３　数据处理
试验数据分析采用Ｅｘｃｅｌ进行指纹图谱的结果

统计，用“１”表示高位条带，“０”表示低位条带及无条
带，用“０／１”杂合带；用ＤＰＳ软件进行 ＵＰＧＭＡ聚
类分析。
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表３　６０对引物名称及序列

Ｔａｂｌｅ　３　Ｔｈｅ　ｎａｍｅ　ａｎｄ　ｓｅｑｕｅｎｃｅ　ｏｆ　６０ｐａｉｒｓ　ｏｆ　ＩｎＤｅｌ　ｐｒｉｍｅｒｓ

编号

Ｓｅｒｉａｌ

ｎｕｍｂｅｒ

引物名称

Ｐｒｉｍｅｒ　ｎａｍｅ

染色体编号

Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

ｎｕｍｂｅｒ

编号

Ｓｅｒｉａｌ

ｎｕｍｂｅｒ

引物名称

Ｐｒｉｍｅｒ

ｎａｍｅ

染色体编号

Ｐｒｉｍｅｒ

ｎａｍｅ

编号

Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

ｎｕｍｂｅｒ

引物名称

Ｓｅｒｉａｌ

ｎｕｍｂｅｒ

染色体编号

Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

ｎｕｍｂｅｒ

１ ＣＩＤＨ２８ Ｃｈｒ０１　 ２１ ＣＩＤＨ８００ Ｃｈｒ０４　 ４１ ＣＩＤＨ６６９ Ｃｈｒ０８

２ ＣＩＤＨ４６６ Ｃｈｒ０１　 ２２ ＣＩＤＨ７７６ Ｃｈｒ０５　 ４２ ＣＩＤＨ５９ Ｃｈｒ０８

３ ＣＩＤＨ９１４ Ｃｈｒ０１　 ２３ ＣＩＤＨ３６０ Ｃｈｒ０５　 ４３ ＣＩＤＨ２６７ Ｃｈｒ０８

４ ＣＩＤＨ４０４ Ｃｈｒ０１　 ２４ ＣＩＤＨ５８０ Ｃｈｒ０５　 ４４ ＣＩＤＨ１２４ Ｃｈｒ０８

５ ＣＩＤＨ３０４ Ｃｈｒ０１　 ２５ ＣＩＤＨ６９ Ｃｈｒ０５　 ４５ ＣＩＤＨ４３７ Ｃｈｒ０８

６ ＣＩＤＨ１９２ Ｃｈｒ０１　 ２６ ＣＩＤＨ４９４ Ｃｈｒ０５　 ４６ ＣＩＤＨ２７９ Ｃｈｒ０９

７ ＣＩＤＨ６１４ Ｃｈｒ０１　 ２７ ＣＩＤＨ７６ Ｃｈｒ０５　 ４７ ＣＩＤＨ３０７ Ｃｈｒ０９

８ ＣＩＤＨ８４８ Ｃｈｒ０２　 ２８ ＣＩＤＨ５ Ｃｈｒ０６　 ４８ ＣＩＤＨ２００ Ｃｈｒ０９

９ ＣＩＤＨ８ Ｃｈｒ０２　 ２９ ＣＩＤＨ６０２ Ｃｈｒ０６　 ４９ ＣＩＤＨ６３４ Ｃｈｒ０９

１０ ＣＩＤＨ８２５ Ｃｈｒ０２　 ３０ ＣＩＤＨ１３１ Ｃｈｒ０６　 ５０ ＣＩＤＨ６０１ Ｃｈｒ０９

１１ ＣＩＤＨ８７２ Ｃｈｒ０２　 ３１ ＣＩＤＨ２６１ Ｃｈｒ０７　 ５１ ＣＩＤＨ２４７ Ｃｈｒ０９

１２ ＣＩＤＨ３７７ Ｃｈｒ０２　 ３２ ＣＩＤＨ５０９ Ｃｈｒ０７　 ５２ ＣＩＤＨ３２５ Ｃｈｒ１０

１３ ＣＩＤＨ２９３ Ｃｈｒ０３　 ３３ ＣＩＤＨ３７３ Ｃｈｒ０７　 ５３ ＣＩＤＨ７６４ Ｃｈｒ１０

１４ ＣＩＤＨ３６０ Ｃｈｒ０４　 ３４ ＣＩＤＨ３０２ Ｃｈｒ０７　 ５４ ＣＩＤＨ３５１ Ｃｈｒ１１

１５ ＣＩＤＨ４４０ Ｃｈｒ０５　 ３５ ＣＩＤＨ４２６ Ｃｈｒ０７　 ５５ ＣＩＤＨ８０７ Ｃｈｒ１１

１６ ＣＩＤＨ６９６ Ｃｈｒ０６　 ３６ ＣＩＤＨ８５８ Ｃｈｒ０７　 ５６ ＣＩＤＨ４９ Ｃｈｒ１１

１７ ＣＩＤＨ３２８ Ｃｈｒ０７　 ３７ ＣＩＤＨ４３７ Ｃｈｒ０７　 ５７ ＣＩＤＨ８５９ Ｃｈｒ１１

１８ ＣＩＤＨ８１ Ｃｈｒ０８　 ３８ ＣＩＤＨ６６７ Ｃｈｒ０８　 ５８ ＣＩＤＨ２０３ Ｃｈｒ１１

１９ ＣＩＤＨ５５２ Ｃｈｒ０９　 ３９ ＣＩＤＨ２７０ Ｃｈｒ０８　 ５９ ＣＩＤＨ９０８ Ｃｈｒ１２

２０ ＣＩＤＨ２９ Ｃｈｒ１０　 ４０ ＣＩＤＨ１７９ Ｃｈｒ０８　 ６０ ＣＩＤＨ２０２ Ｃｈｒ１２

２　结果与分析

２．１　ＩｎＤｅｌ标记的筛选
选取生物学性状差异较大、亲缘关系较远的８

份簇生椒亲本材料，利用６０对ＩｎＤｅｌ引物对其

ＤＮＡ进行ＰＣＲ扩增，并进行聚丙烯酰胺凝胶电泳
检测。共筛选出２５对覆盖干制辣椒品种的１２条染

色体、片段大小介于１００ｂｐ－５５０ｂｐ之间、条带清
晰、多态性和稳定性都比较良好的ＩｎＤｅｌ引物（表

４），筛选结果如图１所示。在多态性片段中，一类引
物对材料的扩增片段无多态性差异如ＣＩＤＨ４９和

ＣＩＤＨ５５２；一类引物对材料的扩增片段有多态性如

ＣＩＤＨ２００和ＣＩＤＨ６０２。

表４　２５对ＩｎＤｅｌ引物名称及序列

Ｔａｂｌｅ　４　Ｔｈｅ　ｎａｍｅ　ａｎｄ　ｓｅｑｕｅｎｃｅ　ｏｆ　２５ｐａｉｒｓ　ＩｎＤｅｌ　ｐｒｉｍｅｒｓ

引物名称

Ｐｒｉｍｅｒ　ｎａｍｅ

引物序列（５′～３′）

Ｐｒｉｍｅｒ　ｓｅｑｕｅｎｃｅ

扩增片段所在染色体

Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ　ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ

ｍｐｌｉｆｉｅｄ　ｆｒａｇｍｅｎｔ

扩增片段长度

Ｌｅｎｇｔｈ　ｏｆ　ａｍｐｌｉｆｉｅｄ

ｆｒａｇｍｅｎｔ

ＣＩＤＨ２８ ＡＣＧＣＴＧＡＣＡＴＡＣＣＡＡＡＧＧＣＡ　 １　 １７０ｂｐ

ＴＣＧＧＣＣＡＡＡＧＴＴＣＡＴＡＴＧＧＧＡ

ＣＩＤＨ８２５ ＧＡＣＡＣＡＡＣＧＡＴＡＴＣＴＴＴＧＧＧＴＣＡ　 ２　 １６８ｂｐ

ＧＡＣＡＧＧＣＣＴＣＣＴＡＴＧＡＡＧＣＡ
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　　续表

引物名称

Ｐｒｉｍｅｒ　ｎａｍｅ

引物序列（５′～３′）

Ｐｒｉｍｅｒ　ｓｅｑｕｅｎｃｅ

扩增片段所在染色体

Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ　ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ

ａｍｐｌｉｆｉｅｄ　ｆｒａｇｍｅｎｔ

扩增片段长度

Ｌｅｎｇｔｈ　ｏｆ　ａｍｐｌｉｆｉｅｄ

ｆｒａｇｍｅｎｔ

ＣＩＤＨ８４８ ＡＴＣＡＴＣＴＧＣＡＣＡＧＣＴＣＣＣＡＣ　 ２　 １３６ｂｐ

ＡＣＡＣＴＴＡＣＣＴＴＴＴＴＣＧＧＡＣＣＴＣＡ

ＣＩＤＨ８ ＡＧＧＣＡＣＣＡＧＴＴＡＧＣＴＣＧＡＡＡ　 ２　 ２２８ｂｐ

ＡＧＣＧＣＡＴＣＴＣＡＡＴＣＴＡＴＧＴＣＧＡ

ＣＩＤＨ２９３ ＧＧＣＧＣＡＣＴＴＣＡＣＴＴＴＴＧＡＧＧ　 ３　 ３７０ｂｐ

ＡＧＣＴＴＧＴＴＡＴＧＣＡＴＴＡＣＡＴＣＧＡＧＡＡ

ＣＩＤＨ４４０ ＡＧＧＣＡＣＣＣＴＴＴＴＣＴＧＴＣＣＴＴ　 ３　 １８３ｂｐ

ＴＧＡＧＴＴＧＧＣＣＡＧＧＡＴＧＴＴＧＴ

ＣＩＤＨ８００ ＧＧＴＴＧＴＴＧＣＣＴＧＣＡＴＡＧＧＧＡ　 ４　 １１３ｂｐ

ＴＣＴＧＣＧＧＡＡＧＡＡＡＡＧＡＧＴＧＡＣＡ

ＣＩＤＨ７７６ ＣＧＧＧＡＧＡＧＡＧＡＡＡＡＴＣＡＡＴＣＡＧＧ　 ４　 １５６ｂｐ

ＴＣＡＡＧＴＴＴＣＧＣＴＴＣＡＴＴＧＧＣＴ

ＣＩＤＨ３６０ ＣＡＣＴＣＴＣＴＣＣＧＣＴＴＣＧＴＣＴＴ　 ５　 ２１３ｂｐ

ＣＡＴＴＴＧＴＴＧＧＴＴＣＴＣＡＧＣＧＧＴ

ＣＩＤＨ５８０ ＴＣＡＴＣＡＣＴＣＧＡＡＣＣＣＡＴＧＡＴＣＴ　 ５　 ２４１ｂｐ

ＧＧＴＣＡＴＴＧＴＴＧＡＴＴＧＴＧＡＧＴＧＧＴ

ＣＩＤＨ５ ＡＣＣＣＴＣＡＡＣＡＴＴＴＧＣＴＣＡＧＧＡ　 ６　 １３５ｂｐ

ＣＡＡＧＧＧＴＡＧＴＡＴＧＧＧＧＣＧＴＧ

ＣＩＤＨ６０２ ＧＧＡＡＣＣＣＧＡＣＣＡＣＣＡＧＡＡＡＡ　 ６　 ２０９ｂｐ

ＴＣＧＣＧＧＧＧＡＣＴＡＴＴＴＡＣＣＣＴ

ＣＩＤＨ１３１ ＧＴＣＴＧＴＧＧＡＡＴＡＣＣＴＣＡＣＴＧＣＴ　 ６　 ２３８ｂｐ

ＡＡＴＴＧＴＧＧＧＧＴＣＣＡＡＣＣＧＡＴ

ＣＩＤＨ３７３ ＡＣＡＡＧＣＣＡＧＣＡＡＡＴＴＧＡＡＡＴＧＴＣ　 ７　 １２８ｂｐ

ＡＴＣＡＧＧＡＴＣＧＡＣＣＣＡＡＡＣＣＧ

ＣＩＤＨ３０２ ＣＣＣＴＣＧＴＣＴＧＡＣＡＡＧＡＧＣＴＣ　 ７　 ２５０ｂｐ

ＡＴＧＧＧＧＡＣＴＣＡＣＣＴＴＣＣＡＧＴ

ＣＩＤＨ４２６ ＧＡＧＴＴＧＴＣＧＴＴＧＧＣＡＡＴＧＧＣ　 ７　 １６５ｂｐ

ＡＣＧＧＣＴＴＴＣＡＣＧＡＴＡＡＣＴＣＣＴ

ＣＩＤＨ２６７ ＧＣＣＣＴＧＣＴＣＡＴＣＣＴＴＧＡＡＧＴ　 ８　 ２１６ｂｐ

ＣＴＧＣＡＧＣＣＡＣＡＧＧＡＧＡＴＴＣＡ

ＣＩＤＨ３０７ ＴＴＣＧＴＣＡＧＧＣＡＴＣＣＡＡＣＴＣＴ　 ９　 ２５５ｂｐ

ＣＣＣＡＡＴＧＴＧＡＧＡＴＡＡＣＣＡＧＧＧＴ

ＣＩＤＨ２００ ＴＧＣＡＡＧＧＣＡＧＡＡＧＡＴＧＧＡＣＡ　 ９　 ２１０ｂｐ

ＴＧＣＡＴＴＧＣＡＡＧＣＣＡＴＣＡＧＡＧ

ＣＩＤＨ６３４ ＴＧＧＣＧＣＡＡＡＴＧＡＧＡＴＴＴＣＧＡＣ　 ９　 ２３５ｂｐ

ＣＧＴＧＴＴＧＡＣＡＴＧＧＡＧＧＴＴＴＡＴＧＴ

ＣＩＤＨ３２５ ＡＡＧＧＡＧＴＡＴＴＣＧＣＧＣＣＡＡＣＡ　 １０　 ５００ｂｐ

ＴＧＡＴＧＴＧＧＣＡＧＣＧＡＧＴＧＡＴＴ

ＣＩＤＨ３５１ ＡＣＧＴＧＣＡＧＴＡＡＴＣＡＧＣＧＴＧＡ　 １１　 １７５ｂｐ

ＧＴＧＡＡＡＣＧＡＣＧＧＡＴＣＴＧＧＡＧＡ

ＣＩＤＨ８５９ ＴＧＡＧＧＴＴＣＧＣＡＣＴＡＧＴＣＧＴＧ　 １１　 １１５ｂｐ

ＴＧＣＴＴＣＡＡＡＧＴＣＴＡＧＣＣＣＧＡ

ＣＩＤＨ９０８ ＧＣＧＧＡＧＴＣＴＴＴＴＡＡＴＧＡＡＧＧＧＣ　 １２　 ２０８ｂｐ

ＴＧＣＣＴＴＧＡＴＧＣＡＴＡＡＡＧＣＴＧＴＣ

ＣＩＤＨ２０２ ＴＧＧＧＣＴＴＴＴＧＡＧＣＧＡＧＡＧＡＡ　 １２　 １８０ｂｐ

ＴＧＣＡＡＴＧＧＧＴＴＣＣＴＡＡＧＧＣＴ
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Ｍ：ｍａｒｋｅｒ；１：Ｊｉｎｇｘｕａｎ　ｃｌｕｓｔｅｒｅｄ　ｐｅｐｐｅｒ；２：Ｃａｐｓｉｃｕｍ　ａｎｎｕｕｍ；３Ｃｈａｎｇｙａｎｇ　ｃｌｕｓｔｅｒｅｄ　ｐｅｐｐｅｒ；４：Ｐｅｒｕ　ｑｕｅｅｎ　ｃｌｕｓｔｅｒｅｄ　ｐｅｐｐｅｒ；

５：Ｊｉｘｕｅｈｏｎｇ　ｃｌｕｓｔｅｒｅｄ　ｐｅｐｐｅｒ；６：Ｔｉｅｐｉ　ｃｌｕｓｔｅｒｅｄ　ｐｅｐｐｅｒ　Ｎｏ．９；７：Ｂｅｉｊｉｎｇｈｏｎｇ　ｃｌｕｓｔｅｒｅｄ　ｐｅｐｐｅｒ　２０２；８：Ｃｌｕｓｔｅｒｅｄ　ｐｅｐｐｅｒＹ２０

图１　部分ＩｎＤｅｌ引物的筛选结果

Ｆｉｇ．１　Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ　ｓｃｒｅｅｎｉｎｇ　ｒｅｓｕｌｔ　ｏｆ　ｓｏｍｅ　ＩｎＤｅｌ　ｐｒｉｍｅｒｓ

２．２　ＩｎＤｅｌ标记的多态性分析
利用筛选出来的２５对特异性ＩｎＤｅｌ引物分别

对３个杂交品种及其亲本的基因组ＤＮＡ进行多态
性分析（图２），其中２５对ＩｎＤｅｌ引物在扩增结果中

表现出多态性，共扩增出１２３个位点，具有多态性的
位点５１个，多态性比率为４１．５％。其中引物 ＣＩ－
ＤＨ８２５在杂交种Ｆ１６００８中呈共显性（图２）。

ａ．ＣＩＤＨ４４０；ｂ．ＣＩＤＨ６３４；ｃ．ＣＩＤＨ２０２；ｄ．ＣＩＤＨ８２５

ａ－ｃ．Ｍ：Ｍａｒｋｅｒ；１：母本１６００１－２；２：父本１６０２６；３：Ｆ１６００７

ｄ．Ｍ：Ｍａｒｋｅｒ；１：母本１６００１－２；２：父本１６０２７；３：Ｆ１６００８

ａ－ｃ．１：ｆｅｍａｌｅ　ｐａｒｅｎｔ　１６００１－２；２：ｍａｌｅ　ｐａｒｅｎｔ　１６０２６；Ｆ１：ｈｙｂｒｉｄ　Ｆ１６００７

ｄ．１：ｆｅｍａｌｅ　ｐａｒｅｎｔ　１６００１－２；２．：ｍａｌｅ　ｐａｒｅｎｔ　１６０２７；Ｆ１．：ｈｙｂｒｉｄ　Ｆ１６００８

图２　部分ＩｎＤｅｌ引物在杂交亲本及杂交Ｆ１ 中的扩增结果

Ｆｉｇ．２　Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ　ｒｅｓｕｌｔ　ｆｒｏｍ　ｐａｒｅｎｔｓ　ａｎｄ　ｈｙｂｒｉｄｓ　Ｆ１ｗｉｔｈ　ａ　ｐａｒｔ　ｏｆ　ＩｎＤｅｌ　ｐｒｉｍｅｒｓ

２．３　３个杂种一代及其亲本的数字化指纹图谱
构建

利用２５对ＩｎＤｅｌ引物构建指纹图谱，根据引物

扩增片段大小选择目的条带，４个杂交亲本及３个
杂交种的ＤＮＡ指纹图谱如表５。
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表５　簇生朝天椒杂种一代及亲本的数字化指纹图谱

Ｔａｂｌｅ　５　Ｄｉｇｉｔａｌ　ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｓ　ｏｆ　ｈｙｂｒｉｄｓ　ａｎｄ　ｐａｒｅｎｔｓ　ｉｎ　ｃｌｕｓｔｅｒｅｄ　ｐｅｐｐｅｒ

编号

Ｎｕｍｂｅｒ

ＤＮＡ指纹图谱

ＤＮＡ　ｄｉｇｉｔａｌ　ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔ

１６００１－２　 １－０－０－０－０－１－１－０－０－０－１－０－１－０－１－０－０－０－０－１－０－０－０－０－１

１６０２６　 ０－１－０－０－０－０－１－０－０－０－１－０－０－０－０－１－１－０－０－０－０－０－０－０－１

１６０２７　 ０－１－１－０－１－１－１－０－０－０－１－０－１－０－１－１－１－０－０－０－０－０－０－０－０

１６０３０　 ０－０－０－１－１－１－１－０－０－０－１－１－１－１－０－０－０－１－０－１－１－０－０－０－１

Ｆ１６００７　 １－０－０－０－０－１－０－０－０－１－０－０－０－０－０－０－０－０－０－１－０－０－０－０－０

Ｆ１６００８　 １－０／１－１－０－１－１－０－０－０－０－１－０－１－０－１－０－０－０－０－１－０－０－０－０－１

Ｆ１６０１１　 １－０－０－１－１－１－０－０－０－０－１－１－１－１－０－０－１－１－１－１－０－１－０－０－１

２．４　３个簇生朝天椒杂种一代及其亲本的亲缘关
系分析

利用ＵＰＧＭＡ聚类法对４个干制辣椒品种亲
本进行进化树分析。结果表明：４个亲本遗传相似
系数在０．３６～０．５９之间（图３），在０．５９处父本

１６０３０单独为一类，母本同父本１６０２６和父本１６０２７
为一类，在０．４０处父本１６０２６和父本１６０２７归为一
类。

图３　４个簇生朝天椒亲本指纹图谱
数据的ＵＰＧＭＡ聚类分析

Ｆｉｇ．３　ＵＰＧＭＡ　ｃｌｕｓｔｅｒ　ａｎａｌｙｓｉｓ　ｆｏｒ　４ｃｌｕｓｔｅｒｅｄ　ｐｅｐｐｅｒ

ｐａｒｅｎｔｓ　ｂａｓｅｄ　ｏｎ　ｄｉｇｉｔａｌ　ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔ　ｄａｔａ

对３个辣椒品种子一代进行 ＵＰＧＭＡ聚类图
分析，结果表明：遗传相似系数在０．４９～０．６１之间，
其中杂种一代 Ｆ１６０１１ 单独成一类；杂种一代

Ｆ１６００７和Ｆ１６００８为一类。杂交种遗传相似系数在

０．４９～０．６１之间而亲本遗传相似系数在０．３６～
０．５９之间（图４），亲缘分析结果基本一致。

３　讨　　论

通过构建ＤＮＡ指纹图谱，律文堂等［１４］筛选出
可以区分不同莲藕品种的ＩｎＤｅｌ标记，为莲藕的品
种鉴定和育种提供分子遗传学依据。孙德岭等［１５］

证明了 ＡＦＬＰ技术用于白菜类蔬菜亲缘关系鉴定

的可行性，路盼等［１６］为番茄的品种区分、纯度鉴定
及亲本的选配提供分子生物学依据。本研究建立７
个干制辣椒品种的数字化ＤＮＡ指纹图谱，为品种
纯度鉴定和真实性鉴定提供快速准确的分子生物学

途径，并在新品种的遗传多样性评价方面有重要价
值。对于干制辣椒原原种，与标准图谱完全相同则
视为同一品种，以保证品种的一致性；对于干制辣椒
生产种，通过图谱检测可防止生产过程中的品种退
化和品种遗传漂变。

图４　３个簇生朝天椒杂种一代指纹

图谱数据的ＵＰＧＭＡ聚类图

Ｆｉｇ．４　ＵＰＧＭＡ　ｃｌｕｓｔｅｒ　ａｎａｌｙｓｉｓ　ｆｏｒ　３ｃｌｕｓｔｅｒｅｄ

ｐｅｐｐｅｒ　ｈｙｂｒｉｄｓ　ｂａｓｅｄ　ｏｎ　ｄｉｇｉｔａｌ　ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔ　ｄａｔａ

在ＤＮＡ指纹图谱的基础上，从亲缘关系切入
并结合农艺性状，可为制定育种中亲本选配方案提
供依据。宋健等在番茄［１７］、魏艺聪等在草珊瑚［１８］、
林宗铿等在芦笋［１９］方面分析其亲缘关系，从分子水
平上为进一步进行亲本选配提供分子生物学依据。
本文通过ＵＰＧＭＡ聚类图分析材料间的遗传关系，
其中母本１６００２－１同父本１６０２７和１６０２６的遗传
背景相似，母本和父本１６０３０的遗传相似系数最远，
因此在亲本选择时，应优先选择亲缘关系较远的母
本１６００１－２和父本１６０３０进行杂交，防止种性退
化。从亲缘关系分析来看，父本 １６０２６ 和父本
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１６０２７亲缘关系最近。杂交种间的遗传相似系数在

０．４９－０．６１之间，其中杂交种Ｆ１６００８和Ｆ１６００７遗
传相似系数较近，在０．４９处聚为一类，Ｆ１６０１１单独
为一类，和亲本分析结果基本一致。今后应对簇生
朝天椒遗传相似系数较远的亲本材料进行选配。这
与郭广军等［１０］在基于辣椒基因组重测序的ＩｎＤｅｌ
标记开发及应用中，ＩｎＤｅｌ标记可以有效地应用于
辣椒种质鉴定，遗传图谱的构建，关联分析和基因定
位等方面的结论是一致的。
综上，本文建立了３个簇生朝天椒杂交种及其

亲本材料的数字化ＤＮＡ指纹图谱，并分析了其亲
缘关系，为３个自有品系的杂交种品种保护工作提
供遗传分子标记保护策略的参考依据。亲本和杂交
种的亲缘关系分析，也可为簇生朝天椒杂优育种中
亲本选配提供理论依据。
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