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摘  要：为了收集、鉴定、评价和创新花果兼用梅(Prunus mume)优良种质，推动我国北方地区梅

产业链的改造升级，对花果兼用梅(Prunus mume)种质进行遗传多样性分析，构建 DNA 分子身份证

数据库，本研究以河北省邢台 68 份花果兼用梅为材料，采用多态性好、条带清晰、重复性好的 13 对

简单重复序列(simple sequence repeat, SSR)引物标记，对其进行遗传多样性分析并构建供试样品的

DNA 分子身份证。基于遗传距离进行非加权组平均法(unweighted pair-group method with arithmetic 
means, UPGMA)聚类分析，基于贝叶斯模型解析 68 份种质的遗传结构。结果表明，13 对 SSR 引物

共扩增到 124 个等位基因，平均等位基因数(number of alleles, Na)为 9.538 5，等位基因频率(major 
allele frequency, MAF)为 0.369 3，有效等位基因(number of effective alleles, Ne)为 4.483 5，Shannon
信息指数(Shannon genetic diversity index, I)为 1.712 4。Nei’s 基因多样性指数(Nei’s gene diversity 
index, H)为 0.763 7，观测杂合度(observed heterozygosity, Ho)为 0.719 5，而期望杂合度(expected 
heterozygosity, He)为 0.769 3，平均多态信息含量(polymorphism information content, PIC)为 0.733 6，
平均遗传相似性系数(genetic similarity, GS)为 0.772 9，表明所研究的花果兼用梅种质之间具有显著

的遗传差异和丰富的遗传多样性。聚类分析将 68 份材料划分为 3 个类群，平均遗传距离(genetic 
distance, GD)为 0.622 6。Structure 群体结构分析将供试材料分为 2 个种群。根据引物的多态性信息

含量高低选择引物组合，构建花果兼用梅种质区分需要的最少引物组合。本研究为花果兼用梅品种

·农业生物技术· 
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创新和产业升级及其园林应用和提高育种效率提供了理论依据。 
关键词：梅；花果兼用；遗传多样性；简单重复序列荧光标记；分子身份证 

Genetic diversity and molecular identity of Prunus mume with both 
ornamental and edible values based on fluorescence-labeled simple 
sequence repeat (SSR) markers 
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Abstract: We studied the genetic diversity and established the DNA molecular identify for 
Prunus mume with both ornamental and edible values, aiming to collect, identify, evaluate, and 
breed new varities of this plant and promote the upgrading of the P. mume industry chain in 
northern China. We employed 13 pairs of primers with good polymorphism, clear bands, and 
good repeatability to analyze the genetic diversity and establish the molecular identify of 68 
germplasm accessions of P. mume with both ornamental and edible values from Xingtai, Hebei 
Province. We then employed the unweighted pair-group method with arithmetic means 
(UPGMA) to perform the cluster analysis based on genetic distance. After that, we analyzed the 
genetic structure of the 68 germplasm accessions based on a Bayesian model. The 13 pairs of 
SSR primers amplified a total of 124 alleles from 68 P. mume germplasm accessions, with the 
mean number of alleles (Na) of 9.538 5, the minor allele frequency (MAF) of 0.369 3, the mean 
number of effective alleles (Ne) of 4.483 5, and the mean Shannon genetic diversity index (I) of 
1.712 4. The mean Nei’s gene diversity index (H) of 0.763 7, the mean observed heterozygosity 
(Ho) of 0.719 5, the mean expected heterozygosity (He) of 0.769 3, the mean polymorphism 
information content (PIC) of 0.733 6, and the mean genetic similarity (GS) of 0.772 9 suggested 
that there were significant genetic differences and rich genetic diversity among the studied 
P. mume germplasm accessions. The cluster analysis revealed that the 68 accessions were 
classified into three groups, with the mean genetic distance of 0.622 6. The population structure 
analysis classified the germplasm accessions into two populations. According to the PIC of 
primers, we selected primers for combination and constructed the combination with the fewest 
primers required for germplasm differentiation of P. mume with both ornamental and edible 
values. This study provides a theoretical basis for the innovation and industrial upgrading of  
P. mume with both ornamental and edible values in gardening and the improvement of breeding 
efficiency. 
Keywords: Prunus mume; with both ornamental and edible values; genetic diversity; 
fluorescence-labeled simple sequence repeat (SSR) molecular marker; molecular identity 
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梅花(Prunus mume Sieb. et Zucc.)属蔷薇科

李属，因其“香幽、色雅、韵胜、格高”，具有

极高的文化、社会和经济价值，是我国北方地

区冬春城市景观提升和产业发展的良好载体。

根据用途，可将梅花分为花梅和果梅这 2 种类

型，花梅是由果梅或野梅演化而来[1]。在长期

的生产实践中，逐渐形成了 196 个果梅(包括花

果兼用)品种和 323 个花梅品种[2]。近年来，花

果兼用梅是定向遗传改良的重要方向之一[3]，

梅花品种繁多、发展历史悠久、遗传背景复杂、

遗传多样性丰富，值得深入挖掘其背后的优良

基因。同时市场对优质梅品种的需求也日益旺

盛。因此，推动优良梅种质资源的品种选育、

资源保存和纯度鉴定，对促进梅花产业化发展

具有重要意义。 
简单序列重复序列(simple sequence repeat, 

SSR)是由于一种或多种重复类型的插入或缺失

突变而显示出高度的长度多态性的短串联重复

序列，具有共显性和高变异性以及准确快速检

测等优点，被广泛用于植物遗传指纹分析、亲

缘关系分析和群体遗传学等研究[4-6]。DNA 身

份证是利用二维码技术将种质资源的 DNA 片

段转化为数字化形式，来代指不同品种在基因

层面的差异，以提高品种鉴定效率[7-8]。目前，

利用 SSR 标记技术已经成功应用于百合(Lilium 
brownii)[9]、芍药(Paeonia lactiflora)[10]等观赏花

卉的 DNA 分子身份证构建。分子标记在梅的品

种分类、遗传变异、基因标记、亲缘关系分析

中也得到了广泛的应用。李晓颖等[11]利用随机

扩增多态性 DNA (random amplified polymorphic 
DNA, RAPD)技术，对 16 个果梅品种进行了亲缘

关系分析。王玉娟等[12]采用改良的改良 RAPD- 
PCR 优化体系对花梅和果梅品种的遗传关系分

析发现，花梅和果梅具有相近的亲缘关系，遗传

背景相似，在形态特征上有所不同。侍婷等[13]

利用 SSR 分子标记技术建立了果梅的核心种质。

García-Gómez 等[14]使用 SSR 分子标记技术对不

同李属品种的基因型进行鉴定发现，品种、血

统或地理来源可以作为基因型区分的依据。赵

靓[15]利用 SSR 分子标记构建了梅花种质资源的

DNA 指纹图谱。然而，现有的使用 SSR 分子标

记技术对梅花种质资源遗传多样性分析和指纹

图谱构建的研究大多集中在南方地区的花梅、

果梅及近缘种，没有对北方地区花果兼用梅资

源亲缘关系及 DNA 分子身份证构建等的系统

研究。 
本研究拟采用 SSR 荧光标记对河北邢台柏

乡县太行梅园保存的 68 份花果兼用梅栽培品

种资源开展遗传多样性分析，并构建其 DNA 分

子身份证，以期挖掘邢台花果兼用梅种质资源

间的遗传背景，为花果兼用梅产业的发展及其

在市场的推广应用和品种资源的保护提供科学

依据。 

1  材料与方法 
1.1  植物材料及取样 

供试的 68 株花果兼用梅成年单株采自河

北邢台柏乡县太行梅园 (东经 114°47ʹ、北纬

37°37ʹ，海拔 40 m)，属暖温带半干旱大陆性季

风型气候，四季分明、日照充足。年平均气温

12.7 ℃，平均年降水量 523 mm，是“南梅北移”
和北京林业大学“试验示范基地”。园区现有耐寒

梅花 3 万余株，名贵品种 210 多个，苗木长势良

好 (具体数据已提交国家微生物科学数据中

心，编号：NMDCX0001719)。2024 年 5 月从健

壮无病虫害的植株上采集 5–10 片嫩叶，做好标

记后包入锡箔纸，迅速放入液氮，带回实验室

保存于–80 ℃冰箱备用。 

1.2  基因组 DNA 提取与引物筛选 
采用改良 CTAB 法[16]提取 DNA。梅 SSR
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引物来源于国内外已发表的蔷薇科李属的相关

文献，根据文献初步确定了 121对引物[15,17-23]。

SSR 引物序列由北京睿博兴科生物技术有限公

司合成。随机选取 8 个花果兼用梅的基因组

DNA 样品(样本编号为‘DB-6’ ‘LE-1’ ‘HGJYM7’ 
‘HGJYM26’ ‘XM-10’ ‘XM-DFH’ ‘Meiren’ 和

‘DB-9’)进行引物筛选。利用这 8个样品和 121对

引物进行 PCR 扩增，并由北京睿博兴科生物技

术有限公司完成多态性检测，最终筛选出 13 对

能稳定扩增出清晰条带的引物，并且使用 NCBI
网站的梅花数据库与已知序列进行比对，得出

序列在梅基因组的具体位置，13 对引物序列见

表 1。 

1.3  SSR-PCR 扩增反应 
筛选到 13 对稳定的多态性引物后，利用

SSR-PCR 反应体系对 68 个 DNA 样品进行 PCR
扩增。优化后的 PCR 扩增反应体系和反应程序

参照 Nawaz 等[24]的方法。将得到的 PCR 扩增

产物用毛细管电泳进行检测。 

1.4  数据分析 
利用 GeneMarker V2.2.0 读取 68 个样品的

基因型数据，获得 68 个花果兼用梅的 Excel 位
点信息表和 PDF 峰图。将 Excel 格式的表格进行

转码，利用 DataFormater 软件转换数据格式[25]。

利用 PowerMarker v3.25 软件和 PopGene 32 软件

计算观测等位基因数(number of alleles, Na)、
有效等位基因数(number of effective alleles, 
Ne )、Shannon 信息指数 (Shannon genet ic 
diversity index, I)、Nei’s 基因多样性指数(Nei’s 
gene diversity index, H)、期望杂合度(expected 
heterozygosity, He)、观测杂合度 (observed 
heterozygosity, Ho)、等位基因频率(major allele 
frequency, MAF)、多态信息含量(polymorphism 
information content, PIC)和遗传距离(genetic 
distance, GD)的相关数据指标，并基于遗传距

离绘制非加权组平均法(unweighted pair-group 

 
表 1  SSR 引物信息表 
Table 1  SSR primers used in this study 
Primer name Forward primer (5′→3′) Reverse primer (5′→3′) Product size  

(bp) 
Localization of 
chromosomes 

PaCITA19 GACAAATACAATCAAGAAGT
GTCGC 

GAACAGCTAGCCCCTTTGTCAT
AC 

124−148 NC_024130.1 

Pchgms1-2 GGGTAAATATGCCCATTGTGC
AATC 

GGATCATTGAACTACGTCAAT
CCTC 

185−195 NC_024130.1 

Pchgms3 ACGGTATGTCCGTACACTCTC
CATG 

CAACCTGTGATTGCTCCTATTA
AAC 

196−218 NC_024127.1 

MA017a AAGGCATATAGCGCAGGT ATCTGAGGCCTTCAACACTT 143−161 NC_034016.1 
BPPCT004 CTGAGTGATCCATTTGCAGG AGGGCATCTAGACCTCATTGTT 187−205 NC_024130.1 
BPPCT028 TCAAGTTAGCTGAGGATCGC GAGCTTGCCTATGAGAAGACC 176−194 NC_024127.1 
M6a AGAAGGGCAAGCCCAAGTGC TGCAAAGCCAGAGCCCACAA 211−235 NC_024131.1 
AG20 ACTTGCGTCACTGATGCCA TCAGCAGCCAAATGCCTAA 179−201 NC_024132.1 
PMSSR0643 GGAAACAGAGGAGGCAATA CCAATTCCCCACAGGAATGT 253−267 NC_024127.1 
AM288205 AGGAACTTTGGCCATATGAAT

GAT 
GTTTGTTGCAATAGTCCCATCA
CTGC 

166−220 NC_024127.1 

aprigms24 ATCTGCTCTTTCCCTCACCT GATTATCCCTCAACCCATCC 338−364 NC_024127.1 
Pchgms1-1 GGGTAAATATGCCCATTGTGC

AATC 
GGATCATTGAACTACGTC 183−193 NC_024130.1 

CPSCT26 TCTCACACGCTTTCGTCAAC AAAAAGCCAAAAGGGGTTGT 196−216 NC_024133.1 
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method with arithmetic means, UPGMA)聚类分

析树。利用 NTSYS 2.10e 软件计算遗传相似性

系数(gene similarity, GS)，并使用 Origin 2021
软件绘制遗传系数相关性热图。使用 Structure 
2.3.3 软件，对 68 份花果兼用梅材料进行群体

结构分析，参数可参照 Nawaz 等[24]的方法设

置。参照 Evanno 等[26]提出的△K 值分析法来确

定合适的 K 值，并进行 K 值折线图和群体遗传

结构图绘制。 
根据每对标记扩增所有样品的不同带型，

按分子量从小到大用数字 1−9 依次表示，超过

9 的用英文字母 A–Z 依次表示，无条带用 0 表

示，最终将每个样品在每对引物上的扩增带

型数据串联起来，建立品种数字化的 DNA 分

子身份证。并利用在线条形码生成器(https://qr- 
batch.com/barcode.php)和二维码在线生成技术

(https://cli.im/)将对应字符串生成直观的条形码

和可扫描的二维码 DNA 分子身份证[9,27-28]。 

2  结果与分析 
2.1  梅基因组 DNA 提取及电泳检测结果 

通过荧光 PCR 扩增和毛细管电泳检测，获

得 68 个花果兼用梅样品的各位点上等位基因

片段大小(图 1)。根据得到的 68 份花果兼用梅

SSR 的扩增结果，利用 PowerMarker 软件和

PopGene 软件计算出 13 对引物的多态性信息

(表 2)。68 个样品中共检测到 124 个等位位点，

每个位点观测等位基因(Na)平均为 9.538 4，其

中引物 PaCITA19 和 AM288205 最多(13)，引物

Pchgms1-1 和 Pchgms1-2 最少(5)；有效等位基

因(Ne)在 2.788 9–6.312 6 之间，平均为 4.483 5，
其中引物 PaCITA19 最多 (6.312 6)，而引物

BPPCT004 最少 (2.788 9)；从基因型来看，

BPPCT004 和 BPPCT028 的等位基因频率最高，

均为 0.529 4，说明两位点存在一定的关联性，

PaCITA19 的等位基因频率最低，为 0.250 0；
Shannon 信息指数(I)的范围在 1.337 7–2.097 6
之间，平均为 1.712 4；Nei’s 基因多样性指数(H)
的变化范围为 0.641 4–0.841 6，平均为 0.763 7；
观测杂合度(Ho)在 0.617 6–0.794 1 之间，平均

为 0.719 5，而期望杂合度(He)在 0.736 8–0.847 8
之间，均值为 0.769 3；多态信息含量(PIC)的值

在 0.595 0–0.824 0 之间，均大于 0.500 0。因此，

13 对引物具有较高的 PIC 值，能够满足供试的

68 份花果兼用梅材料的遗传变异研究。 

2.2  不同引物组合对品种的区分 
使用 13 对引物可以将 68 份花果兼用梅种

质完全区分，平均每对引物能区分 20.69 份种

质，13 对引物的扩增带型编码如表 3 所示。 
虽然 13 对引物组合能区分 68 个种质，但

其中多态性信息含量最高的引物 PaCITA19 仅

可区分出 28 份种质；在此基础上，基于多态

性信息含量高低，引入一个多态性信息含量较

高的引物 Pchgmsl-2 后，又可筛选出 30 份种质

(表4)。按照此方法对剩余的引物进行递增筛选，

最终获得 67 份种质资源。其中，“LV1-215”和
“LV-1”之间的差异位点数为 0，因此被判定为

疑似同一品种。根据引物的多态性信息含量高

低依次区分品种是目前最有效的方法，这不仅

提高了区分效率，还避免了使用 13 对引物对

全部种质进行区分所带来的繁琐工作量。 

2.3  遗传相似性系数 
通过 SSR 标记分析发现，68 份花果兼用梅

供试材料间的遗传相似性系数 (GS)的均值为

0.772 9 (图 2)。其中‘LV-1’与‘LV1-215’遗传相似

性系数为 1.000 0，可能为疑同品种，‘GF-22’
和‘GF-21’的遗传相似系数最大(0.959 7)，说明这

些种质亲缘关系最近。而‘Meiren’与‘YD-2’、‘GF-4’
与 ‘LV-4’遗传相似系数最小 (0.629 0)，表明

‘Meiren’与‘YD-2’和‘GF-4’与‘LV-4’的亲缘关系
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相对较远。此外，‘DB-6’和‘HGJYM13’之间的

遗传相似性系数大于 0.950 0，说明这些种质之

间遗传背景相差较小，亲缘关系较近。68 份材料

的遗传相似系数值大多分布在 0.700 0–0.800 0
之间(图 3)，占 67.95%，相似系数大于 0.900 0
的占比最少，为 0.87%，这表明 68 份花果兼用

梅材料整体上遗传相似度相对较高。 

2.4  聚类分析 
基于Nei’s遗传距离，利用UPGMA方法对

68 份花果兼用梅材料进行聚类分析，结果表

明，68份材料被划分为 3大类群(图 4)。其中，

平均遗传距离(genetic distance, GD)为 0.622 6。
第Ⅰ类群以杏梅品种群居多，第Ⅱ类群以单瓣品

种群为主，第Ⅲ类群以绿萼品种群居多。从聚 
 

 
 

图 1  引物 PaCITA19 在样品‘DB5-324’ ‘YD-2’ ‘LEGZ-1’中的扩增结果 
Figure 1  Amplification of samples ‘DB5-324’ ‘YD-2’ and ‘LEGZ-1’ using primer PaCITA19. 
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表 2  SSR 位点多态性信息表 
Table 2  Polymorphism information of SSR loci 
Primer name Na Ne MAF I H Ho He PIC 
PaCITA19 13 6.312 6 0.250 0 2.061 6 0.841 6 0.794 1 0.847 8 0.822 9 
Pchgms1-2 5 4.121 2 0.294 1 1.465 2 0.757 4 0.735 3 0.763 0 0.714 6 
Pchgms3 11 5.095 3 0.345 6 1.898 2 0.803 7 0.705 9 0.809 7 0.781 3 
MA017a 11 4.619 4 0.382 4 1.845 5 0.783 5 0.794 1 0.789 3 0.759 8 
BPPCT004 10 2.788 9 0.529 4 1.337 7 0.641 4 0.647 1 0.646 2 0.595 0 
BPPCT028 9 2.970 8 0.529 4 1.440 0 0.663 4 0.705 9 0.668 3 0.630 1 
M6a 8 3.723 0 0.411 8 1.538 4 0.731 4 0.750 0 0.736 8 0.692 9 
AG20 11 5.213 1 0.301 5 1.856 5 0.808 2 0.779 4 0.814 2 0.782 9 
PMSSR0643 9 3.767 0 0.455 9 1.666 3 0.734 5 0.632 4 0.740 0 0.708 3 
AM288205 13 6.274 1 0.294 1 2.097 6 0.840 6 0.720 6 0.846 8 0.824 0 
aprigms24 10 5.092 5 0.360 3 1.917 0 0.803 6 0.735 3 0.809 6 0.783 3 
Pchgms1-1 5 4.121 2 0.294 1 1.465 2 0.757 4 0.735 3 0.763 0 0.714 6 
CPSCT26 9 4.186 5 0.352 9 1.671 4 0.761 1 0.617 6 0.766 8 0.726 8 
Mean±SD 9.538 5± 

2.503 8 
4.483 5± 
1.097 4 

0.369 3± 
0.086 6 

1.712 4± 
0.251 0 

0.763 7± 
0.060 9 

0.719 5± 
0.057 7 

0.769 3± 
0.061 4 

0.733 6± 
0.066 2 

 
类图可以发现，花果兼用梅资源遗传距离分类

并不严格按照“二元分类”法进行，大多数同一

品种类群的梅花遗传距离较近，例如绿萼品种

群 ‘LV1’和 ‘LV1-215’、单瓣品种群 ‘HGJYM8’
和‘HGJYM11’、宫粉品种群‘GF-22’和‘GF-21’
和杏梅品种群‘XM-11’和‘XM-18’等。也有部分

不是同一品种类群的遗传关系较为相近，例如

玉蝶品种群的‘YD-2’和宫粉品种群的‘GF-25’，单

瓣品种群的‘HGJYM14’和玉蝶品种群的‘YD-1’，
单瓣品种群的‘DB-9’和宫粉品种群‘GF10-3’，单

瓣品种群‘DB-14’和绿萼品种群的‘LV-4’，宫粉

品种群的‘GF-29’和朱砂品种群的‘HGJYM28’，
玉蝶品种群‘YD-2’和宫粉品种群‘GF-25’，跳枝

品种群‘TZ-3’和宫粉品种群‘GF-7’。 

2.5  种群结构 
利用 Structure 软件对供试材料群体进行

遗传结构分析 [29] (图 5)，结果显示，当 K=2
时，△K 出现明显的峰值，因此，供试材料分

为 2 个亚群更为合理。同时，68 份花果兼用梅

材料的群体遗传结构见图 6，表明大部分材料

的遗传背景相对单一，仅有极少量个体发生了

基因交流。 

2.6  种质分子身份证编码 
按多态性信息含量由大到小排列引物，即

PaCITA19、AM288205、aprigms24等，将每对

引物扩增出的等位基因片段组合进行编码。为

保证编码的唯一性，当编码小于 9 时使用

0−9，当编码大于 9 时使用 A−Z，而未扩增出

等位基因的位置编码设为 0，具体编码见表 5。
依此类推。在上述字符串基础上，加入材料的

其他信息(统一编号、名称和来源等)，一并导

入二维码在线生成器，获得材料的二维码

DNA 分子身份证(图 7)。 

3  讨论与结论 
3.1  遗传多样性分析 

SSR 标记技术可作为品种鉴定和分子身份

证构建的首选标记[30]。相关研究表明，等位基

因数越多对应位点的多态性程度越高，且当多

态性位点数量大于 70 个时，该标记的多态信息

比较可靠[29]，多态性程度与研究材料、选用引

物及选用引物的数量相关[8]。本研究采用 SSR  
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表 4  引物组合及区分种质的变化 
Table 4  The change of primer combination and distinguished accessions 
Primer combination Germplasms can be distinguished Subtotal Total 
PaCITA19 ‘HGJYM12’ ‘HGJYM13’ ‘HGJYM14’ ‘WSDG6’ ‘DB5-309’ ‘DB19-6’ 

‘WSDG1’ ‘DB5-324’ ‘DB-2’ ‘DB-5-1’ ‘DB-1’ ‘DB1-258’ ‘DB-9-2’ ‘TZ-3’ 
‘GF-16’ ‘GZ-1’ ‘LEGZ-1’ ‘YD-2’ ‘ZS-2’‘GF-4’ ‘GF-29’ ‘GF-5’ ‘XM-18’ 
‘XM-10’ ‘XM-5’ ‘XM-11’ ‘XM-DFH’ ‘Meiren’ 

28 28 

PaCITA19+Pchgmsl-2 ‘DB5-1’ ‘HGJYM10’ ‘DB-6’ ‘DB4-415’ ‘GF-1’ ‘GF-2’ ‘HGJYM3’ ‘YD-1’ 
‘DB-5-2’ ‘DB-9’ ‘DB-4’ ‘DB5-5’ ‘HGJYM5’ ‘GF-13’ ‘GF-6’ ‘LV-4’ 
‘GF-24’ ‘GF-7’ ‘DB-9-1’ ‘HGJYM6’ ‘GB10-3’ ‘GF-3’ ‘XM-6FH’ 
‘HGJYM24’ ‘HGJYM28’ ‘GF2-2’ ‘HGJYM7’ ‘HGJYM8’ ‘HGJYM9’ 
‘HGJYM11’ 

30 58 

PaCITA19+Pchgmsl-2+
Pchgms3 

‘DB4-245’ ‘GF-25’ ‘DB-14’ ‘GF-21’ ‘LE1-215’ ‘DB4-4’ ‘HGJYM22’ 
‘HGJYM26’ 

8 66 

PaCITA19+Pchgmsl-2+
Pchgms3+MA017a 

 0 66 

PaCITA19+Pchgmsl-2+
Pchgms3+MA017a+BP
PCT004 

‘GF-22’ 1 67 

 
分子标记结合毛细管电泳技术进行花果兼用梅

种质资源鉴定。13 对多态性引物共扩增出 124 个

条带，每个位点观测等位基因(Na)平均为 9.538 4，
此结果远高于赵靓[15]对梅花品种的研究结果：

24 对 SSR 引物共检测到 79 个等位基因，平均

等位基因数为 3.251 7，也高于吴根松等[19]对梅

花的研究结果：14 对 SSR 引物共得到 85 个等

位基因，平均等位基因数为 6 个，与 Wang 等[17]

的采用梅花 16 个 SSR 引物共扩增出 142 个条

带，平均值为 8.86 个的研究结果相近，低于

Hayashi 等[18]的 14 个 SSR 引物对应平均等位基

因数 11.1 个。说明 13 对 SSR 引物多态性较好，

能较好地反映材料的遗传多样性。等位基因数

(Na)、Shannon 多样性指数(I)和 Nei’s 多样性指

数(H)等可以作为评价分子水平遗传多样性的

重要指标。花果兼用梅种质资源的 I 平均值为

1.712 4，高于 14 对 SSR 引物对 12 个梅花个体

的 I 值(1.528 0)[19]，表明梅花大样本的遗传多样

性显著高于小群体，进一步证明了种质资源扩大

收集范围的必要性。也高于赵靓[15]使用 24 对

SSR 引物分析 148 个梅花品种遗传多样性中的

Shannon 多样性指数值(0.984 5)。PIC 值是评估

群体遗传多样性水平的重要指标之一，PIC 值

的高低反映了 D N A 变异程度的高低，若

PIC>0.5、Na≥5，表明该位点遗传变异程度高、

选择余地大，可利用这样的位点进行标记辅助

选择[31]。本研究获得的 PIC 平均值为 0.733 6 
(PIC>0.500 0)，高于所查找的 SSR 引物相关文献，

例如 Wang 等[17]李属植物的 0.690 0，吴根松等[19] 
12 个梅花品种的 0.695 0，张俊卫[20]135 个梅花

品种的 0.645 0，赵靓[15]148 个梅花品种的 0.502 1
和从睿等[23]康定樱桃的 0.730 0，说明本研究的

引物很适合多态性评估。相比之前报道的用于

梅花种质遗传多样性分析的 SRAP (sequence- 
related amplified polymorphism, SRAP)、ISSR 
(inter-simple sequence repeat, ISSR)标记的 PIC
值(0.512 0，0.671 2)要高[20]，表明相较于其他

标记技术而言，这些 SSR 标记所在的基因序列

在梅中多态性程度相对较高。与观测杂合度相

比，期望杂合度不受样本量影响，可作为最适 
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图 2  68 份供试材料的遗传相似系数热图 
Figure 2  Heat map of genetic similarity coefficient of 68 tested materials. 

 

 
 

图 3  68 份供试材料的遗传相似系数 
Figure 3  The genetic similarity coefficient of 68 
tested materials. 

遗传多样性指数来反映遗传一致性程度[32]。本

研究期望杂合度高达 0.769 3，大于赵靓前期利

用 23 对引物对 148 份梅花遗传多样性研究的

He 值(0.565 5)[15]，说明供试材料遗传一致度

高。此外，遗传相似性系数平均为 0.772 9，表

明从群体来看，花果兼用梅群体的亲缘关系相

对较近，遗传相似度较高。相关研究表明，种

群间遗传距离与地理距离之间呈正相关[33]。供

试材料的地理距离近，遗传距离小，遗传背景

相似，因此亲缘关系较近，这与王梓煦等[34]的 
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图 4  68 份供试材料的聚类分析图 
Figure 4  Cluster dendrogram of 68 tested materials. 

 
研究结论相似。 
3.2  群体结构分析与聚类分析 

本研究基于 Nei’s遗传距离利用 UPGMA方

法进行聚类分析，将 68 份花果兼用梅种质分为

3 大类，聚类结果和梅花品种分类体系并不完

全一致，推测由于供试材料具有丰富的遗传 
多样性，易受环境条件和基因显隐性的影响，

遗传表达不稳定[35]，导致部分表型性状发生变

异，也可能是供试材料地理距离较近，不同品

种群梅花基因交流较为频繁，使得玉蝶品种群

的‘YD-2’出现了花瓣呈淡粉色的特征，玉蝶品

种群的 ‘YD-1’ 呈现单瓣性状，单瓣品种群

‘DB-14’出现萼片绿色的性状，宫粉品种群的

‘GF-6’出现木质部呈红色的性状。同时发现玉
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蝶型、宫粉型、绿萼型和部分单瓣型梅花之间

较为混杂难以分类，这与殷婧[36]、赵靓[15]和卓

孝康[37]的研究结论一致，可能是杂交育种等人

为干预的结果。本研究中，大部分杏梅品种群

都可以被区分，只有 ‘XM-5’没有聚在同一类

群，推测不同的杏梅品种是由梅和杏杂交而

来，来源较为复杂，也可能是部分杏梅单株是

实生苗，其祖先为混合来源。此外，本研究发

现来自同一品种群同名的品种并没有聚在同一

类，如‘DB-9-1’和‘DB-9-2’，这表明花果兼用

梅品种可能存在换种现象。因此在今后的研究

中可以使用形态学标记结合 SSR 分子标记技术

的方法更精准地进行种质鉴定。 
 

 
 

图 5  K 值曲线图 
Figure 5  K value curve. 

 
前期的研究将 Q≥0.600 视为血缘相对比较

单一，Q<0.600 视为具有混合来源[38]。本研究

发现供试的 64 份材料遗传背景单一，基因分化

程度有限，遗传变异可能多发生于群体内[39]。

一方面可能是由于这批种质多为栽培种、参与

了大量人工驯化和改良利用，印证了聚类分析

结果[40]。另一方面梅花属虫媒的自花授粉植物，

花粉传播距离低于风媒花，虽分布范围较广，

但多呈片段化分布，致使花粉和种子难以大范

围交流，阻碍其群体间的遗传分化，且群体间

的基因交流频率，一定程度上影响了群体遗传

结构[32]。除部分单瓣品种群‘WSDG6’ ‘DB-14’ 
‘DB4-415’和宫粉品种群‘GF-4’为混合种源外，

再次印证了卓孝康[37]的研究结论：单瓣品种群

和宫粉品种群的遗传结构最为复杂，分散在其

他各个品种群，遗传多样性在个体层面表现出

较高的丰富度，这个结论与本研究得到的群体

遗传结构简单，群体水平上遗传分化程度较低，

个体水平上遗传变异丰富的结论相吻合[41-42]。

同时梅花作为我国具有 3 000 多年的栽培历史

的木本植物，在漫长的自然进化和历史选择中

会积累更多变异，产生更丰富的遗传多样性。

前人对沙枣[34]和伞花木[43]的研究表明，遗传杂

合度与遗传多样性呈正相关。本研究中遗传杂

合度较高可能是由于梅花具有较强的萌蘖能

力，有利于保持由变异、固定杂合以及有性繁

殖而产生的杂合子。在后续的花果兼用梅选育

工作中应重视单株优树选择和新种质的创制。 
 

 
 

图 6  基于 SSR 标记的 68 份供试材料的群体遗传结构(K=2) 
Figure 6  Population genetic structure of 68 tested materials based on SSR markers (K=2). Red: Subgroup 1; 
Green: Subgroup 2. The height of the colors indicates the proportion of each individual belonging to the 
respective group. 
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表 5  68 份种质分子身份编码 
Table 5  Molecular identity code of 68 accessions 
Germplasm name Molecular ID Germplasm name Molecular ID 
‘HGJYM12’ MAEG16AH2S3A5 ‘GF-4’ E76E4439AJ47F 
‘HGJYM13’ LAGG1EAFDMDA5 ‘GF-6’ O3OI11422F936 
‘HGJYM14’ 5CFI1BAC4FBC6 ‘GF-29’ S1OK11D22FD16 
‘WSDG6’ K7EM1CD22M37A ‘LV-4’ 93LKFGF366831 
‘DB5-1’ L8GG1CD938D85 ‘GF-24’ E9OM46A22FD9B 
‘HGJYM10’ L3GG4ED2EFD35 ‘GF-7’ 873LE6DMHP975 
‘DB5-309’ 7A5E16AG45QAA ‘GF-25’ 93674174AJ23B 
‘DB19-6’ F6AJ35912EO65 ‘DB-9-2’ 9A1G4129BQ9A3 
‘WSDG1’ Q4EH19A7JED45 ‘DB-14’ 9ALI6567668A7 
‘DB5-324’ I75E15A628Q7B ‘HGJYM6’ L6EE16A53B365 
‘DB-6’ L9GG16AF3MD95 ‘GF10-3’ E2DJ41FA2B52B 
‘DB-2’ J75E26DG48F7B ‘GF-21’ 64K7E559FD944 
‘DB-5’ 67EH36A525P76 ‘GF-22’ 64K74551FD94F 
‘DB-1’ CAFM35AOGRLA5 ‘GF-3’ E67K31A4ANE6C 
‘DB1-258’ 86EF3DC525K6B ‘GF-5’ A14845H15A31B 
‘DB-9-1’ N5IC12AM35J56 ‘XM-18’ P3M2C2GJ14R38 
‘DB4-415’ 72D715C7CC32C ‘XM-10’ 11N5A11N2GR1K 
‘DB4-245’ 86HE3DA12CK6B ‘XM-6FH’ M3FBD14792I3H 
‘TZ-3’ D62MB6D7IID6G ‘XM-5’ 26F451EHJT169 
‘GF-1’ 6AGJ46312KFAA ‘XM-11’ R3J5C11J14I38 
‘GF-2’ 64F7415K4K84C ‘LV1-215’ 64M846F6FC24A 
‘HGJYM3’ Q9EJ14D57ON96 ‘XM-DFH’ 41N381BH23I1L 
‘YD-1’ 8CFM33D64FBCA ‘Meiren’ H6B17882KLM63 
‘DB-5’ 7B5G11D628GB7 ‘HGJYM24’ B1G8B1FCFH91C 
‘GF-16’ B3FIB34L4KC3J ‘HGJYM28’ G1NI41424FD1D 
‘DB-9’ C2C746CA68G22 ‘GF2-2’ E3H846C986A3C 
‘DB-4’ 568G1GAG3C366 ‘DB4-4’ E61M41ABBQ96B 
‘DB5-5’ DDIG36972SHD5 ‘HGJYM22’ B3GKB1ACFHD3J 
‘CZ-1’ 316697E521M18 ‘HGJYM26’ B3O9E6C24HD3E 
‘LVCZ-1’ G76I46443R976 ‘LV-1’ 64M846F6FC24A 
‘YD-2’ 9C67165EAJ8CA ‘HGJYM7’ C7EA3DAD3H675 
‘ZS-2’ O1NG11224F915 ‘HGJYM8’ M9EE3FAC25396 
‘HGJYM5’ LC9E16A8376C5 ‘HGJYM9’ G6EI31DI7O765 
‘GF-13’ B8F7EFC24K98I ‘HGJYM11’ N9ED4AA279Q95 

 
3.3  核心引物的选择与分子身份证编码 

基于最少引物鉴定最多种质的原则[44]，本

研究中任何一对单一引物均无法区分 68 个花果

兼用梅，依据PIC值从高到低的顺序，从一对引

物开始，逐步增加引物对，直到完全区分 68 个

花果兼用梅种质为止。本研究选取 PaCITA19、
Pchgmsl-2、Pchgms3、MA017a 和 BPPCT004

共 5 对引物成功构建了 68 个花果兼用梅种质的

数字化指纹图谱，有效地提高了花果兼用梅鉴

定的效率和准确度，可为今后的梅花分子身

份证构建提供参考。赵靓[15]运用了 SSR 标记

技术对 23 对引物所形成的电泳图谱进行分析

发现，10 对引物的扩增结果组合起来能区分

148 份梅花种质资源。刘国彬等[45]发现 13 个引 
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图 7  68 份种质的条形码与二维码身份证 
Figure 7  Barcode and two-dimensional code ID cards of 68 accessions. 
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物对组合可完全区分亲缘关系不同的欧李种

质。高源等[46]利用 6对引物可将供试的苹果栽培

品种全部区分，区分率达到 100%。秦宇等[28]同

样运用此方法，用来自山楂基因组的 12 对 SSR
标记构建了 91 份山楂种质资源的分子身份证。 

以往对于梅花种质资源的研究均为利用

SSR 分子标记技术构建指纹图谱对梅花品种

种质资源进行鉴定[15]，尚未见关于 DNA 分子

身份证构建的研究。DNA 指纹图谱和 DNA 分

子身份证均为品种鉴定的有效工具，但是二

者的概念却有所不同。指纹图谱通过对比电

泳图谱中的差异来鉴定品种[28,46-47]，分子身份

证是在指纹图谱的基础上运用不同的编码形式

将其数字化，辅助以条形码或者二维码的形

式，相较于指纹图谱，分子身份证能够通过计

算机对各品种进行更加直观的自动比对，克服

了人工比对的繁琐，可以应用于大规模的品种

鉴定[9,28,46]。 
构建分子身份证的编码方法主要有 3 类，

第 1 种是采用“0,1”二进制编码方式记录扩增条

带的有无，例如冷宇鑫等[30]的研究。部分研究

在二进制的基础上采用十进制(0−9)统计扩增

片段大小以获得材料的字符串分子身份证，例

如薛亚鹏等 [48]对采用了十进制 (0−9)构建了

235 份中国糜子核心种质的二维码 DNA 分子身

份证。第 2 种是将每对引物对不同品种扩增条

带分子量按从小到大的顺序依次编码为 1−9，
扩增条带编码超过 9 条时，将该类带型赋值为

0。当引物扩增有 2 个等位基因时，按碱基数较

小的条带编码进行赋值[49-50]。第 3 种是根据每

对引物对不同品种扩增片段对应的分子量大

小，按从小到大依次编码为 1−9，条带数超过 9，
则用 A−Z、a−z 依次表示，无扩增片段产生的

引物位点则用 0 表示，同时在第 2 种方法基础

上进行创新，结合二维码扫描技术形成条形

码、二维码等形式构建身份证[9,27-28]，第 3 种方

法相较于第 2 种，一方面保证了分子身份证  
每 1 位上对应只有 1 位数，书写非常简洁，另

一方面更为全面地反映了品种信息。本研究综

合考虑了所研究物种个性以及统计的效率，选

取了第 3 种方法构建了 68 份花果兼用梅的分子

身份证，利用所筛选的 13 对引物理论上可区分

1 336 个花果兼用梅品种，符合未来对梅花品种

鉴定的需求。 
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