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摘　要：从ＮＣＢＩ数据库下载１１８９００条辣椒相关ＥＳＴ，对其进行ＳＳＲ位点搜索，共搜索出３３４３条ＳＳＲ，分布

密度为１／１７．２０ｋｂ，共有２８７种重复基元。在辣椒ＥＳＴＳＳＲ中，二核苷酸 （１４７６个ＳＳＲ）和六核苷酸 （１１２８

个ＳＳＲ）占主导地位，所占比例分别为４４．１５％和３３．７４％；出现最多的重复基元是 ＧＡ／ＴＣ，占总数的
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辣椒种质对２００对引物进行筛选，１９６对引物有扩增产物，７１对引物表现出多态性，共有２２０个多态性位点。利

用７１对多态性引物，对特定亲本Ｐ１８１２６和Ｐ２３０２５及其杂种一代Ｆ１的亲缘关系进行检测，结果说明从辣椒

相关ＥＳＴ数据库中开发的ＳＳＲ引物有较好的可用性。
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　 　 简 单 重 复 序 列 （Ｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔ，

ＳＳＲ）标记技术因多态性高、灵敏度高、重复性

好、数量丰富、分析简便、共显性和特异性等特

点［１］，自１９８９年建立以来，已被广泛用于遗传图

谱绘制［２］、重要农艺性状的基因定位［３－４］、生物遗

传多样性［５］、品种鉴定［６］等诸多方面。

近年来，测序技术的发展突飞猛进，各种植物

的基因组和转录组测序数据迅速增加。ＥＳＴＳＳＲ

因来自基因的转录区与功能基因有紧密的连锁，且

在物种间有较高的通用性，其开发与应用已在小

麦［７］、棉花［８］、大豆［９］、花生［１０］等大田作物中均

有报道，ＥＳＴＳＳＲ标记在一些主要蔬菜作物中也

有一定的开发与应用，如番茄［１１］、黄瓜［１２］、油

菜［１３］、大白菜［１４］、甘蓝［１５］和萝卜［１６］。辣椒的
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ＥＳＴＳＳＲ标记也有研究，但已公开报道可利用的

ＳＳＲ标记仅有５００多个
［１７－２３］，开发标记数量明显

偏少，远不能满足辣椒分子育种研究的需要。本研

究利用ＮＣＢＩ公共数据库公开报道的近１２万条辣

椒相关ＥＳＴ，开发 ＥＳＴＳＳＲ 标记并分析其多态

性，为辣椒的种质资源分析、指纹图谱、遗传作图

和分子标记辅助育种等提供理论依据。

１　材料与方法

１１　材料和模板ＤＮＡ的提取

以１７份辣椒种质、早熟牛角椒Ｐ１８１２６和抗

ＴＹ的Ｐ２３０２５两份辣椒自交系及其杂交后代Ｆ１

（表１）为引物筛选材料，检测引物的扩增与多态

性。所有试验材料均由福建省农业科学院蔬菜中心

所提供，于２０１５年春季种植于本所试验田，在定

植缓苗后苗期取幼嫩叶片，采用改良ＣＴＡＢ法提

取ＤＮＡ。

１２　辣椒ＥＳＴ来源、ＥＳＴＳＳＲ的发掘及分析

辣椒相关ＥＳＴ来自ＮＣＢＩ（美国国家生物技术

信息中心）数据库（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．

ｇｏｖ／ｄｂＥＳＴ），共计１１８９００条 （截至２０１５年８

月）。利用ＳＳＲＨｕｍｔｅｒ分析软件对下载的ＥＳＴ序

列进行ＳＳＲ搜索。ＳＳＲ筛选标准为：二、三、四、

五和六核苷酸的最少重复次数分别为９、７、５、４、

３次以上，所有重复类型的总核苷酸数不能少于

１８个。

ＥＳＴＳＳＲ的出现频率 （％）＝ （检出的ＳＳＲ

个数／ＥＳＴ总数）×１００％；ＥＳＴＳＳＲ平均分布距

离 ＝ＥＳＴ总长度／ＳＳＲ个数。优势基元中ＳＳＲ出

现频率 （％）＝ （优势重复基元ＳＳＲ数量／优势重

复基元ＳＳＲ总数量）×１００％。

１３　ＥＳＴＳＳＲ的引物设计与合成

利用ｐｒｉｍｅｒｐｒｅｍｉｅｒ５．０软件对含有ＳＳＲ的

ＥＳＴ设计引物，并由上海生工生物工程技术服务

有限公司合成。引物设计的主要参数：引物长度控

制在１５～３０ｂｐ，预期产物长度控制在１５０～３５０

ｂｐ；引物３′端不出现３个以上的连续碱基，引物

的３′端避免使用碱基Ａ；引物序列的ＧＣ含量选择

在４０％～６０％；Ｔｍ值５０～６０℃；引物分值９０以

上。选择以不同主导重复基元类型设计的 ＥＳＴ

ＳＳＲ引物２００对，由福州博尚生物技术有限合成。

１４　引物有效性检测

利用１７份辣椒种质、早熟牛角椒Ｐ１８１２６和

抗ＴＹ的Ｐ２３０２５两份辣椒自交系及其杂交后代

Ｆ１对设计的引物进行检验。ＰＣＲ反应体系为２０

μＬ，５０ｎｇ模板ＤＮＡ，０．３μｍｏｌ·Ｌ
－１引物，０．５

ｍｍｏｌ·Ｌ－１ｄＮＴＰ，１．０Ｕ犜犪狇ＤＮＡ聚合酶，２．０

ｍｍｏｌ·Ｌ－１ＭｇＣｌ２，２．０μＬ１０×ＰＣＲ缓冲液，加入

灭菌的超纯水至２０μＬ。所用试剂均购自上海生工

生物工程有限公司。ＰＣＲ 扩增反应条件是：９４℃

预变性５ｍｉｎ；９４℃ 变性４５ｓ，５０℃退火４５ｓ，

７２℃ 延伸１ｍｉｎ，４０个循环；７２℃延伸１０ｍｉｎ。

ＰＣＲ扩增产物用２０ｇ·Ｌ
－１的琼脂糖凝胶电泳检

测，９０Ｖ稳压电泳１ｈ，ＥＢ染色，在ＵＶＰ公司的

ＧＤＳ８０００凝胶成像系统上观察并拍照。为保证数

据准确、可靠，每块胶板均由２人独立记录，然后

比对，有争议的数据作缺失处理。

表１　１７份辣椒种质及特定亲本和后代

犜犪犫犾犲１　犛犲狏犲狀狋犲犲狀狋狔狆犻犮犪犾犆．犪狀狀狌狌犿 犵犲狉犿狆犾犪狊犿狊犪狀犱

狊狆犲犮犻犳犻犮狆犪狉犲狀狋狊犪狀犱犉１犺狔犫狉犻犱狊

编号 类型 编号 类型 编号 类型

ＰＡ００１ 黄椒 ＰＡ００７ 野生椒 ＰＡ０１３ 牛角椒

ＰＡ００２ 黄椒 ＰＡ００８ 朝天椒 ＰＡ０１４ 牛角椒

ＰＡ００３ 黄椒 ＰＡ００９ 羊角椒 ＰＡ０１５ 牛角椒

ＰＡ００４ 黄椒 ＰＡ０１０ 牛角椒 ＰＡ０１６ 牛角椒

ＰＡ００５ 朝天椒 ＰＡ０１１ 牛角椒 ＰＡ０１７ 牛角椒

ＰＡ００６ 牛角椒 ＰＡ０１２ 牛角椒 Ｔ２（Ｆ１） 牛角椒

Ｐ１８１２６（母） 牛角椒 Ｐ２３０２５（父） 牛角椒

１５　种质亲缘关系分析

基于１７份辣椒种质ＤＮＡ 扩增产物的电泳图

谱，有 带 扩 增 记 为 １， 无 带 记 为 ０， 利 用

ＮＴＳＹＳｐｃ２．０对统计结果进行聚类分析。

２　结果与分析

２１　辣椒ＥＳＴＳＳＲ信息分析

２１１　辣椒ＥＳＴ的基本信息及ＥＳＴＳＳＲ频率和

密度　从ＮＣＢＩ下载１１８９００条辣椒ＥＳＴ，经搜索

共挖掘到３３４３个ＳＳＲ，发生频率２．８２％，平均分

布距离为１７．２ｋｂ。结果 （表２）表明，辣椒具有

丰富的ＥＳＴＳＳＲ 类型，二、三、四、五、六核苷

酸重复类型都有出现，但不同核苷酸重复类型出现

的频率相差较多。核苷酸重复类型以二核苷酸重复

与六核苷酸重复为主，二者占总 ＳＳＲ 比例的

７７．８９％，其中二核苷酸重复中的ＳＳＲ 数量最多，

占总ＳＳＲ比例的４４．１５％，其次是六核苷酸重复重

复较多，比例为３３．７４％。

搜索共观察到２８７种重复基元，六核苷酸重复

中出现最多的重复基元达１８２种，占基元种数的
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６３．４１％。二核苷酸１０种，三核苷酸３６种，四核

苷酸２２种，五核苷酸３７种。

辣椒ＥＳＴ中平均每１７．２ｋｂ出现一个ＳＳＲ，

不同重复类型的ＳＳＲ覆盖的平均距离差异较大，

ＳＳＲ数越多其覆盖的平均距离越小 （表２）。

表２　辣椒 ＥＳＴ中ＳＳＲ出现频率

犜犪犫犾犲２　犗犮犮狌狉狉犲狀犮犲狅犳犛犛犚狊犻狀犈犛犜狊狅犳犆．犪狀狀狌狌犿

重复类型
基元

种数Ｎ
ＳＳＲ数

占全部ＳＳＲ
的比例／％

出现频

率／％

平均距离

／ｂｐ

二核苷酸 １０ １４７６ ４４．１５ １．２４ ３．８８×１０４

三核苷酸 ３６ ４８３ １４．４５ ０．４１ １．１９×１０５

四核苷酸 ２２ ９７ ２．９ ０．０８ ５．９０×１０５

五核苷酸 ３７ １５９ ４．７６ ０．１４ ３．６０×１０５

六核苷酸 １８２ １１２８ ３３．７４ ０．９５ ５．０８×１０４

总计 ２８７ ３３４３ １００ ２．８２ １．７２×１０４

２１２　辣椒ＥＳＴＳＳＲ 重复基元类型和比例　各

种不同重复基元中出现最多的是二核苷酸重复类型

ＧＡ／ＴＣ，占总 ＳＳＲ 的比例为１８．３７％，其次是

ＡＧ／ＣＴ，比例为１２．８３％。二核苷酸中，以 ＧＡ／

ＴＣ重复基元占优，占４１．６０％，ＧＡ／ＴＣ、ＡＧ／

ＣＴ、ＡＴ／ＴＡ三者占９３．０３％，但ＣＧ／ＧＣ重复基

元没有出现；三核苷酸中，各重复基元分布较为均

衡；四核苷酸中，以 ＴＡＡＴ／ＡＴＴＡ 重复基元为

主，占３６．０８％；五核苷酸中，重复基元主要为

ＡＴＡＴＡ／ＴＡＴＡＴ，比例为 ４９．６９％；六核苷酸

中，以ＴＣＡＴＧＧ／ＣＣＡＴＧＡ 重复基元类型为主，

占比例１０．２８％。

２１３　辣椒ＥＳＴＳＳＲ重复基元长度　辣椒辣椒

ＥＳＴＳＳＲ二至六核苷酸平均基元长度变化范围差

异很大，二核苷酸的长度变化范围最大，为１８～

１５２ｂｐ，五核苷酸长度范围最小为２０～３０ｂｐ；从

平均长度看，二核苷酸最长达４３．８２ｂｐ，其次是

三核苷酸２５．０９ｂｐ、四核苷酸２１．８６ｂｐ、五核苷

酸的２０．５７ｂｐ、六核苷酸１８．１０ｂｐ （表４）。

２２　辣椒ＥＳＴＳＳＲｓ引物有效性验证

２２１　ＥＳＴＳＳＲｓ标记在１７份辣椒种质中的多态

性　选择了不同重复类型和重复次数的ＥＳＴＳＳＲｓ

设计合成了一批引物。其中具二苷酸重复的引物

５０对，三核苷酸重复引物４９对，四核苷酸重复引

物１０对，五核苷酸重复引物１１对，六核苷酸重复

引物８０对并以１７份辣椒种质的基因组ＤＮＡ为模

板对合成的２００对引物进行有效性检验，能清晰扩

增产物的引物有１９６对，扩增有效率为９８．００％；

其中７１对ＥＳＴＳＳＲ引物具有多态性，共扩增出

２２０个多态性位点，平均每个引物产生３．１个多态

性位点。由表５可以初步看出，不同核苷酸重复引

物的扩增有效率和多态性比例不同，以二核苷酸重

复开发出的引物，多态性比例最高，为４６．００％，

而基于五核苷酸重复开发的引物多态性比例最低为

９．１０％。在基元重复数量最多 （表３）的二核苷

酸、六核苷酸开发引物的效率较高。

表３　辣椒ＥＳＴＳＳＲ优势基元重复类型

犜犪犫犾犲３　犘狉犲犱狅犿犻狀犪狀狋狋狔狆犲狊狅犳犛犛犚 犿狅狋犻犳狊犻狀 犈犛犜狊狅犳

犆．犪狀狀狌狌犿

重复类型
重复

基元
数量

优势重复基元

占本重复基元

的比例／％

ＳＳＲ中出

现频率

／％

发生

频率

／％

二核苷酸 ＧＡ／ＴＣ ６１４ ４１．６０ １８．３７ ０．５２

ＡＧ／ＣＴ ４２９ ２９．０７ １２．８３ ０．３６

ＡＴ／ＴＡ ３３０ ２２．３６ ９．８７ ０．２８

ＴＧ／ＣＡ ６７ ４．５４ ２．００ ０．０６

ＡＣ／ＧＴ ６２ ４．２０ １．８５ ０．０５

三核苷酸 ＴＣＣ／ＧＡＡ ４９ １０．１４ １．４７ ０．０４

ＡＡＴ／ＡＴＴ ４６ ９．５２ １．３８ ０．０４

ＡＴＡ／ＴＡＴ ４３ ８．９０ １．２９ ０．０４

ＴＡＡ／ＴＴＡ ４０ ８．２８ １．２０ ０．０３

ＣＴＧ／ＣＡＧ ３９ ８．０７ １．１７ ０．０３

ＴＧＡ／ＴＣＧ ３８ ７．８７ １．１４ ０．０３

ＡＧＡ／ＴＣＴ ３６ ７．４５ １．０８ ０．０３

ＣＴＴ／ＡＡＧ ３４ ７．０４ １．０２ ０．０３

四核苷酸 ＴＡＡＴ／ＡＴＴＡ ３５ ３６．０８ １．０５ ０．０３

ＴＴＴＡ／ＡＡＡＴ １６ １６．４９ ０．４８ ０．０１

ＡＡＡＧ／ＡＴＴＴ ７ ７．２２ ０．２１ ０．０１

ＡＡＴＡ／ＴＡＴＴ ７ ７．２２ ０．２１ ０．０１

五核苷酸 ＡＴＡＴＡ／ＴＡＴＡＴ ７９ ４９．６９ ２．３６ ０．０７

ＧＴＴＴＧ／ＣＡＡＡＣ １１ ６．９２ ０．３３ ０．０１

六核苷酸ＴＣＡＴＧＧ／ＣＣＡＴＧＡ １１６ １０．２８ ３．４７ ０．１０

ＡＣＧＡＧＡ／ＴＧＣＴＣＴ９２ ８．１６ ２．７５ ０．０８

ＣＴＧＣＴＣ／ＧＡＧＣＡＧ６３ ５．５９ １．８８ ０．０５

表４　辣椒ＥＳＴＳＳＲ基元重复长度

犜犪犫犾犲４　犘狉犲犱狅犿犻狀犪狀狋狋狔狆犲狊狅犳犛犛犚 犿狅狋犻犳狊犻狀 犈犛犜狊狅犳

犆．犪狀狀狌狌犿

重复类型
变化范围

／ｂｐ

平均长度

／ｂｐ

二核苷酸 １８－１５２ ４３．８２

三核苷酸 ２１－１２０ ２５．０９

四核苷酸 ２０－３２ ２１．８６

五核苷酸 ２０－３０ ２０．５７

六核苷酸 １８－５４ １８．１０
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表５　不同核苷酸重复引物的扩增有效率和多态性比例

犜犪犫犾犲５　犘狉狅狆狅狉狋犻狅狀狊狅犳犲犳犳犲犮狋犻狏犲犪狀犱狆狅犾狔犿狅狉狆犺犻犮狆狉犻犿犲狉狊犳狅狉

犱犻犳犳犲狉犲狀狋狋狔狆犲狊狅犳犿狅狋犻犳狊

重复基元
合成

引物数

有效

扩增数

有效扩增

比例／％

具有多态性

的引物数

多态性

比例／％

二核苷酸 ５０ ５０ １００．００ ２３ ４６．００

三核苷酸 ４９ ４９ １００．００ １８ ３６．７３

四核苷酸 １０ ８ ８０．００ ２ ２０．００

五核苷酸 １１ １０ ９０．９０ １ ９．１０

六核苷酸 ８０ ７９ ９８．７５ ２７ ３３．７５

总计 ２００ １９６ ９８．００ ７１ ３５．５０

在１７份辣椒种质扩增中不同引物扩增出的多

态性位点数量不同。部分引物对１７份辣椒种质基

因组ＤＮＡ的扩增，显示较丰富多态性（图１、２）。

２２２　ＥＳＴＳＳＲｓ标记在特定材料中的共显性　

用具有多态性的７１对引物，对亲本Ｐ１８１２６和

Ｐ２３０２５及其杂种一代Ｆ１的基因组ＤＮＡ进行扩

增，在这一特定亲本间仍具有多态性的引物４３对，

其中在亲本及其Ｆ１中呈共显性的标记共有２７对

（图３Ａ），显偏母型的有９对 （图３Ｂ），偏父型的

有７对 （图３Ｃ）。从多态性和显性、共显性来看，

基于ＥＳＴ序列开发辣椒ＳＳＲ引物是可行和有效

的，这些标记可用于辣椒遗传多样性分析、指纹图

谱、遗传图谱构建、基因定位以及分子标记辅助育

种等方面。

图１　ＣＦ６３ （上）、ＣＲ６３ （下）对１７份辣椒种质基因组

ＤＮＡ的扩增结果

犉犻犵．１　犘狉狅犱狌犮狋狊犪犿狆犾犻犳犻犲犱犫狔狆狉犻犿犲狉犘犚０６３，犆犉６３（狋狅狆）

犪狀犱犆犚６３（犫狅狋狋狅犿）

注：Ｍ为 Ｍａｒｋｅｒ；１～１７为辣椒种质。图２同。

图２　ＣＦ１８０ （上）、ＣＲ１８０ （下）对１７份辣椒种质基因

组ＤＮＡ的扩增结果

犉犻犵．２　犘狉狅犱狌犮狋狊犪犿狆犾犻犳犻犲犱犫狔狆狉犻犿犲狉犘犚１８０，犆犉１８０（狋狅狆）

犪狀犱犆犚１８０（犫狅狋狋狅犿）

图３　引物ＣＦ０１５、ＣＦ０４３、ＣＦＲ０３２、ＣＦ１０３和ＣＦ５６、ＣＦ１０６对亲本及其Ｆ１中的扩增结果

犉犻犵．３　犘狉犲犱狅犿犻狀犪狀狋狆狉狅犱狌犮狋狊狅犳狆狉犻犿犲狉狊犆犉０１５，犆犉０４３，犆犉犚０３２，犆犉１０３，犆犉５６，犪狀犱犆犉１０６

注：Ａ为共显性；Ｂ为偏父型；Ｃ为偏母型。

２３　ＥＳＴＳＳＲ标记在辣椒种质遗传关系分析中的

应用

以７１对多态性引物对１７份辣椒种质进行聚类

分类 （图４），在相似系数０．６４处可将其分为５大

类。 ＰＡ００１、 ＰＡ００２、 ＰＡ００３、 ＰＡ００４ 聚 为

一类，均为黄椒类型，ＰＡ００６、ＰＡ０１０、ＰＡ０１４、

ＰＡ０１３、 ＰＡ０１５、 ＰＡ０１１、 ＰＡ０１６、 ＰＡ０１７、

ＰＡ０１２ 均 为 牛 角 椒 类 型，ＰＡ００９ 为 羊 角 椒，

ＰＡ００５、ＰＡ００８为朝天椒，ＰＡ００７为野生椒。结

果表明开发的ＥＳＴＳＳＲ标记能很好地将辣椒亲缘

关系鉴别出来。
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图４　１７份辣椒种质的聚类

犉犻犵．４　犇犲狀犱狉狅犵狉犪犿狅狀１７狏犪狉犻犲狋犻犲狊狅犳犆．犪狀狀狌狌犿

３　讨　论

本研究基于从ＮＣＢＩ数据库下载的１１８９００条

辣椒ＥＳＴ，进行ＳＳＲ位点搜索，共得到３３４３条

ＳＳＲ，发生频率２．８２％，分布密度为１／１７．２０ｋｂ，

包括２８７种重复基元。在辣椒ＥＳＴＳＳＲ中，二核

苷酸 （１４７６个ＳＳＲ）和六核苷酸 （１１２８个ＳＳＲ）

占主导地位，所占比例分别为４４．１５％和３３．７４％；

出现 最 多 的 重 复 基 元 是 ＧＡ／ＴＣ，占 总 数 的

１４．３０％，其次为 ＣＴ／ＡＧ （９４ 个，占 ８．１１％）。

支莉等［２３］２０１０年从 ＮＣＢＩ数据库获得１１６９５２条

辣椒 ＥＳＴｓ序列，发现１７３６个微卫星，ＥＳＴ

ＳＳＲｓ序列出现频率为１．９２％。在辣椒ＥＳＴＳＳＲｓ

中，二核苷酸重复类型出现频率最高，占总ＳＳＲ

的５６．４％，其次是三核苷酸重复类型，占总ＳＳＲ

的２３．３％。共检测到１４９种基序重复类型，重复

基序出现频率最高的为 ＧＡ／ＴＣ，ＡＧ／ＣＴ 次之。

吴智明等［２４］２０１２年通过对数据库中３２２９５条非冗

余的辣椒ＥＳＴ序列进行搜索，发现３３９６个ＳＳＲ

位点，ＥＳＴＳＳＲ频率为１０．５２％，平均分布距离

为４．４６ｋｂ。在辣椒ＥＳＴＳＳＲ中，二核苷酸和三

核苷酸重复基元占主导地位，分别占总ＳＳＲ 的

４３．０２％ 和３７．８４％。优势重复基元为 ＧＡ／ＴＣ、

ＡＧ／ＣＴ 和 ＡＴ，分 别 占 １５．９９％、１１．９８％ 和

ｌ１．３７％。不同研究者研究的结果不尽相同，可能

搜索软件、搜索的核苷酸重复类型的长度标准设定

不同有关。现行的ＳＳＲ搜索标准中有１２、１５、１８

ｂｐ３种重复基元总长度。不同的研究者采用不同

的搜索标准，导致结果不同。根据 Ｓｃｈｌｔｔｅｒｅｒ

等［２５］的研究，ＳＳＲ的变异频率与基元重复数呈正

相关，即重复基元的重复次数越多则ＳＳＲ的多态

性潜能越大。在本研究中采用了１８ｂｐ的标准进行

ＳＳＲ位点的筛选。目前ＥＳＴＳＳＲ位点搜索软件如

ＳＳＲＩＴ、ＳＳＲｈｕｎｔ、ＭＩＡＳ、ＳＳＲｆｉｎｄｅｒ等，本研究

用ＳＳＲｈｕｎｔ软件，能准确得到ＥＳＴ序列中总ＳＳＲ

位点和重复基元的数量，重复次数及位点位置，为

进一步了解辣椒ＥＳＴＳＳＲ位点信息和以后的引物

设计提供了方便。

本研究中六核苷酸重复１１２８ 个 ＳＳＲ，占

３３．７４％， 以 ＴＣＡＴＧＧ／ＣＣＡＴＧＡ、ＡＣＧＡＧＡ／

ＴＧＣＴＣＴ和ＣＴＧＣＴＣ／ＧＡＧＣＡＧ３种重复基元为

主，占六核苷酸重复基元总比例的２４．０３％。与前

人的研究结果不同。在大多作物中，六核苷酸重复

基元类型均不常见，仅在甘薯［２６］、玉米［２７］和萝

卜［１６］中见到报道，这些可能与物种本身的基因组

或转录组序列差异性有关。从设计合成了引物的多

态性来看，基于六核苷酸重复基元设计的引物多态

性达３３．７５％，有较高的开发价值。

虽然一般认为，由于基因编码序列的保守性等

原因导致ＥＳＴＳＳＲ揭示种间多态性低于源于基因

组的ＳＳＲ标记。但是，１７份辣椒种质对开发引物

鉴定结果，多态性达３５．５％，在特定组合中的共

显性标记比例为６２．７９％。本研究基于辣椒ＥＳＴ

ＳＳＲ信息分析和标记开发是有效可行的，可用于

辣椒遗传多样性分析、指纹图谱、遗传图谱构建

等。
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