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摘     要：【目的】  探究 40个甜樱桃（ Prunus avium L.）品种的遗传多样性及 SRAP和 SCoT标记在甜樱桃上的应用。

【方法】  利用 SRAP和 SCoT分子标记进行遗传多样性分析。【结果】  筛选出 6对条带清晰、多态性好的 SRAP引

物和 7条 SCoT引物，在 40个甜樱桃品种中分别扩增出多态性条带 67和 69条，多态性百分率分别为 90.54%和

93.24%。SRAP标记和 SCoT标记的 UPGMA聚类分析表明，40个甜樱桃品种的遗传相似系数分别在 0.67～0.95和

0.72～ 0.93，说明甜樱桃的遗传背景相对较窄。SRAP标记在相似系数 0.79左右可以将 40份甜樱桃分为 6组，

SCoT标记在相似系数在 0.77左右可以将 40份甜樱桃分为 6组。两种分子标记中，来自不同地区的甜樱桃品种没有

明显聚类，说明各个地区甜樱桃品种基因交流频繁，另外大部分黄色系甜樱桃品种聚为一类。【结论】 2种分子标

记均可应用于分析甜樱桃遗传多样性且能够区分不同果皮颜色甜樱桃，可以作为后期种质资源利用和新品种选育的

技术手段。
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Sweet Cherry Cultivars

LI Peihua1,   WANG Jin1,   LIANG Dong1,   LV Xiulan1 *,   ZHOU Guihong2,   LI Yuanmei2

（1. College of Horticulture, Sichuan Agricultural University, Chengdu, Sichuan　611130, China; 2. Wenchuan County Bureau of

Science and Technology, Agriculture and Animal Husbandry, Wenchuan, Sichuan　623000, China）

Abstract: 【Objective】  Genetic  relationship  of  40  sweet  cherry  cultivars  were  analyzed. 【Methods】  SRAP  and  SCoT

molecular  markers  were  used  to  determine  the  genetic  diversity  of  sweet  cherry  varieties.【Results】  Six  pairs  of  SRAP

primers and 7 pairs of SCoT primers with distinct bands and polymorphism were selected as the markers to obtain 67 and 69

amplified bands representing 90.54% and 93.24% of polymorphism, respectively, from the 40 cultivars. Based either on SRAP

with a similarity coefficient of about 0.79 or on SCoT with a similarity coefficient of about 0.77, the cultivars could be divided

into  6  groups.  Thus,  the  sweet  cherry  cultivars  collected  from  different  regions  could  have  gone  through  numerous  genetic

exchanges becoming low in variation.  Therefore,  not  surprisingly,  most  of  the yellow varieties  were grouped into one single

category. 【Conclusion】  The SRAP and SCoT markers successfully helped examine the genetic diversity of 40 sweet cherry

cultivars collected from various regions.  The result  obtained would facilitate further studies in the germplasm utilization and

breeding of sweet cherries.
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 0    引言

【研究意义】甜樱桃（Prunus avium L.）起源于

高加索地区[1]，来自于野生甜樱桃的驯化，同时也有

部分观点认为甜樱桃起源于欧洲东南部和欧洲西

部[2]。我国的甜樱桃主要栽培品种最初从欧美等国家

引进，从十九世纪末开始，至今共引进 250多个品

种[3]，而四川甜樱桃产业发展较晚，在 20世纪 90年
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代才陆续引进甜樱桃，期间种植规模不断扩大，主

要分布在雅安市汉源县和阿坝藏族羌族自治州等高

海拔山区，目前已经跻身国内甜樱桃主产区之一，

约占全国产量 8%[4]。目前大多数甜樱桃主产区都建

立了基于适宜当地气候条件和地理环境的种质资源

中心，近年来四川的甜樱桃种植面积和产量提升迅

速，目前绝大多数品种是外省甚至外国引进。为解

决四川独特的高海拔地区存在的樱桃水土不服问

题，选育适合当地气候的甜樱桃品种是四川甜樱桃

产业发展的长久之计。因此，对所引进的甜樱桃品

种进行遗传多样性分析以及开发可以区分特定性状

的分子标记很有必要。【前人研究进展】分子标记

技术操作方便简单、试验环境要求低，可靠快速的

DNA检测技术能够精准地反映物种的遗传多样性和

种内（种间）亲缘关系 [5]。目前常用的分子标记有

RFLP、RAPD、AFLP、SSR等传统分子标记和新型

的SRAP和SCoT标记。相关序列扩增多态性 (Sequence-
related amplified polymorphism，SRAP) 是由美国加州

大学蔬菜作物系 Li等 [6] 提出的利用独特的引物设计

对开放阅读框（ORF）进行扩增。上游引物对外显子

进行特异扩增，下游引物对内含子区域、启动子区

域进行特异扩增。因个体不同以及物种的内含子、

启动子与间隔长度不等而产生多态性[7]。目标起始密

码子多态性（Start codon targeted，SCoT）标记是基

于植物基因 ATG起始密码子的一致性及其侧翼的短

保守区，开发的一种新的植物 DNA标记生成方法[8]。

通过设计单引物对基因组进行扩增，可以产生偏向

于候选功能基因的显性多态性 [9] 。SRAP和 SCoT标

记都不需要预先知道物种的序列信息，可以直接在

不同物种间通用。近年来，SRAP和 SCoT标记应用

于果树遗传多样性分析越发广泛，SRAP标记引物开

发简单便捷，且数量较多，果树育种过程中，文露

等[10] 就将其应用于鉴定皮球桃芽变品种，刘均[11] 将

其应用于对鸡蛋李 EMS诱变材料选择。SCoT标记

更多应用于种质资源的遗传多样性分析，蔡元保

等[9] 利用 SCoT标记和 SRAP标记对番木瓜进行遗传

多样性分析时发现  SCoT标记检测多态性的能力高

于 SRAP标记。SRAP和 SCoT标记除了兼具传统分

子标记的优点外，最突出的特点是扩增位点位于功

能基因区，更容易得到与重要性状关联的标记，可

以更好地辅助育种。目前在甜樱桃上应用较多的是

SSR标记，主要是进行遗传多样性分析 [12] 和品种鉴

定[13] 等，关于 SRAP和 SCoT标记应用相对较少。路

娟等[14] 利用优化后的 SRAP标记体系对 45个樱桃种

质材料进行遗传多样性分析；Masoud等 [15] 利用

SRAP标记揭示了毛樱桃和甜樱桃之间的内部差异；

彭芳芳等 [16] 建立了樱桃  SCoT标记分析体系，并且

对 SCoT 分子标记、叶片表型性状遗传多样性进行关

联分析，获得了 8个与叶片性状极显著相关的特异

标记位点。【本研究切入点】SRAP和 SCoT两种分

子标记在甜樱桃上的成功应用表明了其应用前景，

且两种分子标记针对甜樱桃在遗传评价方面的优劣

以及更多应用方向值得进一步探究。【拟解决的关

键问题】本文首次同时利用 SRAP和 SCoT分子标记

对 40个甜樱桃品种进行遗传多样性分析，并且利用

两种分子标记基本将甜樱桃按果皮颜色区分开，研

究完善优化甜樱桃 SRAP和 SCoT标记反应体系，并

对比分析两种标记在甜樱桃上的应用效果及两种标

记与果皮颜色等性状的关联性。

 1    材料与方法

 1.1    供试材料

于 2020年 3～4月，分别从四川省雅安市汉源县

和阿坝藏族羌族自治州汶川县、茂县、小金县、金

川县、理县等地共采集到 40份有明确引种记录的甜

樱桃嫩叶样本。经液氮预冷后保存于−80 ℃ 冰箱，

用于后期的基因组 DNA提取。40份甜樱桃品种材料

具体信息见表 1，其中红灯（短柄）同样是红灯，采

自汉源县。

 1.2    甜樱桃基因组 DNA提取

采取 CTAB法提取基因组 DNA，利用紫外分光

光度计检测提取的甜樱桃基因组 DNA的 OD260/
OD280 值，检验其浓度和纯度，再用 1%的琼脂糖凝

胶电泳检测其完整性。最后将提取的基因组 DNA用

ddH2O稀释至 25 ng·μL−1，于−80 ℃ 保存备用。

 1.3    引物筛选

本试验 SCoT标记根据 Collard等 [17,18] 公布的 80
条 SCoT引物进行筛选，SRAP标记根据 Li等[6] 和廖

柏勇等[19] 设计的 28条正向引物和 29条反向引物共 812
种组合进行筛选。共筛选出 6对 SRAP引物和 7条

SCoT引物，引物序列见表 2、3。本试验中的所有引

物均由北京擎科生物科技有限公司成都分公司合成。

 1.4    扩增体系

SRAP-PCR扩 增 体 系 参 考 路 娟 [14] 的 樱 桃

SRAP-PCR扩增体系稍作修改，SRAP-PCR反应总体

积 20  μL， 其 中 正 反 引 物 各 1  μL（10  μmol·L−1），

DNA模 板 0.6  μL（25  ng·μL−1）， 2×SanTaq  PCR
Master  Mix10  μL， ddH2O  7.4  μL。 2×SanTaq  PCR
Master Mix从生工生物工程（上海）股份有限公司购

买。扩增程序为：94 ℃ 预变性 5 min；前 5个循环
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94 ℃ 变性 1 min，35 ℃ 复性 1 min，72 ℃ 延伸 1 min，
后 30个循环将复性温度提高到 50 ℃，其余不变；

72 ℃ 再延伸 10 min，于 4 ℃ 下保存 20 min。
SCoT-PCR扩增体系参考陈红等[20] 的桃 SCoT-PCR

扩增体系稍作修改，SCoT-PCR反应总体积 20 μL，
其中引物 2  μL（10  μmol·L−1），DNA模板 1  μL（25
ng·μL−1）， 2×Taq  PCR  Master  Mix  10  μL， ddH2O

7 μL。2×Taq PCR Master Mix从康为世纪生物科技

股份有限公司购买。扩增程序为： 94 ℃ 预变性

4 min、94 ℃ 变性 1 min、50 ℃ 退火 1 min、72 ℃ 延

伸 2 min、36个循环、72 ℃ 延伸 10 min、于 4 ℃ 下

保存 20 min。
 1.5    PCR扩增产物检测及数据统计分析

采用 1.5%琼脂糖凝胶电泳，缓冲液为 0.5×
TBE，电压 120 V，时间 50 min，最后在紫外凝胶成

像 系 统 上 拍 照 保 存 。 统 计 条 带 时 以 标 准 样 品

（Maker）为对照，在同一迁移位置上按条带的有或

无进行赋值，有扩增条带记为“1”，无扩增条带记为

“0”，从而得到原始的“0/1”矩阵。利用 NTSYS 2.1和

Popgene 1.32软件进行数据分析。

 2    结果与分析

 2.1    SRAP标记多态性及遗传多样性分析

利用筛选出来的 6对 SRAP引物对 40份甜樱桃

品种进行 PCR扩增，扩增出的条带稳定且清晰

 
表 1    40 份甜樱桃品种

Table 1    Forty sweet cherry varieties

编号

No.
名称

Name
果实颜色

Fruit color
原产地

Origin
编号

No.
名称

Name
果实颜色

Fruit color
原产地

Origin

1 鲁樱3号 Luying3 红色 Red 中国 China 21 龙冠 Longguan 红色 Red 中国 China

2 拉宾斯 Lapins 紫红色 Purplish red 加拿大 Canada 22 佐藤锦 Satonishiki 黄红色 Yellowish red 日本

3 早甘阳 Zaoganyang 紫红色 Purplish red 中国 China 23 佳红 Jiahong 黄红色 Yellowish red 中国 China

4 齐早 Qizao 紫红色 Purplish red 中国 China 24 琥珀 Hupo 黄红色 Yellowish red 中国 China

5 鲁玉 Luyu 红色 Red 中国 China 25 桑德拉玫瑰 Sandra rose 紫红色 Purplish red 加拿大 Canada

6 美早 Tieton 红色 Red 美国 America 26 彩玉 Caiyu 黄红色 Yellowish red 中国 China

7 布鲁克斯 Brooks 红色 Red 美国 America 27 罗亚明 Royal minnie 紫红色 Purplish red 美国 America

8 桑提娜 Santina 紫红色 Purplish red 加拿大 Canada 28 罗亚理 Royal lee 红色 Red 美国 America

9 萨米脱 Summit 紫红色 Purplish red 加拿大 Canada 29 瑞德 Ruide 红色 Red 美国 America

10 黄蜜 Huangmi 黄红色 Yellowish red 中国 China 30 水晶香槟 Pearl champagne 红色 Red 美国 America

11 雷尼 Rainier 黄红色 Yellowish red 美国 America 31 珊瑚香槟 Coral champagne 红色 Red 美国 America

12 福星 Fuxing 红色 Red 中国 China 32 科迪亚 Kodia 紫黑色 Purplish-black 捷克 Chech

13 明珠 Mingzhu 黄红色 Yellowish red 中国 China 33 那翁 Napoleon 黄色 Yellow 德国 Germany

14 鲁樱1号 Luying1 红色 Red 中国 China 34 艳阳 Sunburst 紫红色 Purplish red 加拿大 Canada

15 黑珍珠 Heizhenzhu 紫黑色 Purplish red 中国 China 35 红蜜 Hongmi 黄红色 Yellowish red 中国 China

16 福晨 Fuchen 红色 Red 中国 China 36 大紫 Black tartarin 紫红色 Purplish red 俄罗斯 Russia

17 早大果 Крупноплодная 紫红色 Purplish red 乌克兰 Ukraine 37 早红宝石 Early ruby 紫红色 Purplish red 乌克兰 Ukraine

18 俄罗斯8号 Russia 8 紫黑色 Purplish red 俄罗斯 Russia 38 宾库 Bing 紫红色 Purplish red 美国 America

19 先锋 Van 紫红色 Purplish red 加拿大 Canada 39 意大利早红 Italian early 紫红色 Purplish red 法国 France

20 红灯 Hongdeng 红色 Red 中国 China 40 红灯（短柄） Hongdeng 红色 Red 中国 China

 
表 2    SRAP 引物名称及序列

Table 2    Names and sequences of SRAP primers

名称

Name
引物序列5′→3′

Primer Sequence 5′→3′
引物序列5′→3′

Primer Sequence 5′→3′

me4/em13 TGAGTCCAAACCGGACC GACTGCGTACGAATTCTA

me5/em11 TGAGTCCAAACCGGAAG GACTGCGTACGAATTGCA

me7/em23 TGAGTCCAAACCGGTCC GACTGCGTACGAATTGGT

me8/em4 TGAGTCCAAACCGGTGC GACTGCGTACGAATTTGA

me14/em23 TGAGTCCAAACCGGAAC GACTGCGTACGAATTGGT

me26/em24 TTCAGGGTGGCCGGATG GACTGCGTACGAATTCAG
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（部分结果见图 1）。通过 Popgene 1.32软件分析可

知（表 4），共扩增出 DNA位点 74个，其中多态性

位点 67个，平均每个引物组合扩增位点 12.3个，平

均多态性位点 11.2个，多态性百分率 90.54%，说明这

40份甜樱桃品种的多态性比率较高，遗传背景较为

丰富，这 6对 SRAP引物也能较好揭示甜樱桃的遗传

信息。6对 SRAP引物的等位基因数（Na）为 1.833 3～

2.000 0，平均等位基因数（Na）为 1.910 0。有效等位

基因数（Ne）为 1.324 5～1.645 1，平均有效等位基因

数（Ne）为 1.455 4。Nei's 基因遗传多样性指数（H）

为 0.200 8～0.358 7，平均 Nei's 基因遗传多样性指数

（H）为 0.278 2。Shannon's 信息指数（I）为 0.313 4～
0.520 5，平均 Shannon's 信息指数（I）为 0.370 1。
 

  
2 000 bp

M 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24

1 000 bp

750 bp

500 bp

250 bp

100 bp
 

1～24为表 1中的试验编号 1~24的甜樱桃品种。

Note：1-24: cultivars numbers shown in Table 1.

图 1    SRAP 引物 me4/em13 对 24 份甜樱桃品种材料扩增琼脂糖电泳图结果

Fig. 1    Agarose electrophoresis of 24 sweet cherry cultivars amplified by SRAP primer me4/em13
 
 

  
表 4    不同甜樱桃品种 SRAP 分子标记多态性及遗传多样性分析

Table 4    Polymorphism and genetic diversity of sweet cherry cultivars analyzed based on SRAP markers

引物

Primer

总条带数

Number of
total bands

多态性条带数

Number of
polymorphic bands

多态性百分率

Percentage of
polymorphic bands/%

等位基因数

Observed number of
alleles (Na)

有效等位基因数

Effect
number of
alleles (Ne)

Nei's 基因遗传

多样性指数

Nei's gene
diversity (H )

Shannon's 信息指数

Shannon's
information
index (I )

me4/em13 9 9 100.00 2.0000 1.450 6 0.291 5 0.452 9

me5/em11 16 15 93.75 1.937 5 1.447 1 0.268 4 0.412 6

me7/em23 13 12 92.31 1.923 1 1.428 1 0.273 6 0.426 3

me8/em4 10 9 90.91 1.909 1 1.645 1 0.358 7 0.520 5

me14/em23 12 10 83.33 1.833 3 1.324 5 0.200 8 0.313 4

me26/em24 14 12 85.71 1.857 1 1.437 2 0.275 9 0.425 0

合计 Total 74 67

均值 Mean 12.3 11.2 90.54 1.910 0 1.455 4 0.278 2 0.370 1

2.2    SRAP分子标记 UPGMA聚类分析及主坐标分析

基于 SRAP分子标记数据，对供试的 40份甜樱

桃品种利用 NTsys软件进行 UPGMA（非加权算术平

均法）聚类分析，并构建亲缘关系树状图（图 2）。

 
表 3    SCoT 引物名称及序列

Table 3    Names and sequences of SCoT primers

名称

Name
引物序列5′→3′

Primer Sequence 5′→3′
名称

Name
引物序列5′→3′

Primer Sequence 5′→3′

SCoT12 ACGACATGGCGACCAACG SCoT27 ACCATGGCTACCACCGTG

SCoT15 ACGACATGGCGACCGCGA SCoT62 ACCATGGCTACCACGGAG

SCoT19 ACCATGGCTACCACCGGC SCoT72 CCATGGCTACCACCGCCC

SCoT21 ACGACATGGCGACCCACA
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由 UPGMA聚类分析图可知，40份甜樱桃的遗传相

似系数为 0.67～0.95。其中，明珠和罗亚理相似系数

最大，为 0.95，但是这有可能是由于引种时造成品

种混乱，而造成了同物异名现象。红蜜和其他 39份

材料相似系数最小，为 0.67，说明红蜜和其他品种

的遗传差异较大。
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图 2    不同甜樱桃品种 SRAP 标记 UPGMA 聚类分析

Fig. 2    UPGMA cluster diagram of SRAP markers in sweet cherry cultivars
 

从聚类图（图 2）中可以看出，甜樱桃品种之间

的亲缘关系非常复杂。相似系数在 0.75左右，40份

甜樱桃材料可以分为 I和 II两类。其中 I类包含

39个品种，II类中只包含红蜜一个品种。在相似系

数 0.77左右，  I类可以分为两个亚组，在相似系数

0.78左右，第一个亚组可以分为 A、B两组。其中

A组包括鲁樱 3号、黑珍珠、俄罗斯 8号、先锋、萨

米脱、艳阳、那翁、鲁樱 1号、齐早和福晨。B组只

有意大利早红一个品种。在相似系数 0.79左右，第

二个亚组可以分为 C、D、E三组。其中 C组包括拉

宾斯、早甘阳和桑德拉玫瑰。D组包含品种最多，

在相似系数 0.85左右，这一组可以分成三个小组，

第一小组包括鲁玉、桑提娜和雷尼。第二小组包括

福星、明珠、罗亚理、红灯短柄、科迪亚、珊瑚香

槟、宾库、水晶香槟、佐藤锦  、琥珀、佳红、彩

玉、黄蜜、美早、罗亚明、早大果、布鲁克斯和瑞

得。第三小组包括红灯和龙冠，这个结果与这两个

品种有着相同的亲本，亲缘关系较近相符。E组包括

大紫和早红宝石。

由聚类图可看出，D组共有 23个甜樱桃品种，

且 9个黄色果皮品种中的 7个都聚在这一组，只有

红蜜和那翁聚类在其他组，佐藤锦、琥珀、佳红、
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和彩玉单独聚类，遗传相似系数在 0.9以上，这表

明 SRAP分子标记基本可以将黄色品种甜樱桃与红

色品种区分开。

利用 NTSYS软件对 SRAP标记数据进行分析，

根据 40份甜樱桃品种材料间的相似系数进行主坐标

分析（PCoA），如图 3-A所示，图中位置远近即表

示关系远近，根据 SRAP标记主坐标分析结果，第

1～3主坐标分别解释总遗传变异的 15.87%、8.18%、

7.79%，一共占总遗传变异的 31.84%。主坐标分析

将 40个甜樱桃品种分为 8类，相对于 UPGMA分类

中将 40个甜樱桃品种分为 6类，结果略有差异，主坐

标分析可以在侧面验证 UPGMA聚类分析（图 3-B）。

  

18

24

37

22

30

23

17

20

32
25

31

16 4

28

6
7

8

10

5

1

29

19 35

36

9

40 34

26

12

11

14
13

3315

27

39

38

2

21

3

0.31

0.15

−0.02

−0.18

−0.35

−0.40 −0.20 0

第一主坐标 Dim-1

第一主坐标 Dim-1

第
二
主
坐
标

 D
im

-2
第
三
主
坐
标

 D
im

-3

第二主坐标 

Dim-2

0.19 0.39

0.28A

B

18

17

32

22
24

27

28

21

16

13
7

14

33
15

25

37
31

20

39
3 2

6 4

38

5

40

36

34
10

19

351

11

12

29

9

26

8

30
23

0.10

−0.07

−0.24

−0.31
−0.18

−0.02
0.15

0.31

−0.45
−0.40

−0.20
−0.00

−0.19
−0.39

 
1～40为表 1中的品种编号；

1-40: cultivars numbers shown in Table 1.

图 3    不同甜樱桃品种 SRAP 标记主坐标分析

Fig. 3    Principal coordinates chart on SRAP markers in sweet cherry cultivars
 

 2.3    SCoT标记多态性及遗传多样性分析

利用筛选出来的 7条 SCoT引物对 40份甜樱

桃品种进行 PCR扩增，扩增出的条带稳定且清晰

（图 4）。通过 Popgene 1.32软件分析可知（表 5），

共扩增出 DNA位点 74个，其中多态性位点 69个，

平均每个引物组合扩增位点 10.6个，平均多态性位

点 9.9个，多态性百分率 93.24%。由表 4可知，每个

引物的等位基因数（Na）为 1.777 8～2.000 0，平均等

位基因数（Na）为 1.927 8。有效等位基因数（Ne）
为 1.275 2～1.425 1，平均有效等位基因数（Ne）为
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1.334 2。Nei's 基因遗传多样性指数（H）为 0.175 5～

0.249 3，平均 Nei's 基因遗传多样性指数（H）为

0.209 3。Shannon's 信息指数（I）为 0.276 5～0.393 9，

平均 Shannon's 信息指数（I）为 0.334 2。

 2.4    SCoT分子标记聚类分析及主坐标分析

基于 SCoT分子标记数据，对供试的 40份甜樱

桃品种利用 NTSYS软件进行 UPGMA（非加权算术

平均法）聚类分析，并构建亲缘关系树状图（图 5）。

由 UPGMA聚类分析图可知，40份甜樱桃品种材料

的遗传相似系数数值分布在 0.72～0.93。其中，布鲁

克斯和桑提娜相似系数最高，为 0.93。

由 UPGMA聚类图可知，在相似系数 0.72时，

40份甜樱桃品种材料可以分为 I、II两大类，I类包

括 27个甜樱桃品种，II类包括 13个甜樱桃品种。在

相似系数 0.77左右， I类的 27个品种可以分为 A、

B、C、D四组，A组包括鲁樱 3号、佳红、布鲁克

斯、桑提娜、那翁、佐藤锦、彩玉、罗亚明、黄

蜜、琥珀和先锋 11个品种。B组包括拉宾斯、艳

阳、宾库、意大利早红和早红宝石 5个品种。C组包

括早甘阳、大紫、桑德拉玫瑰、珊瑚香槟、鲁玉、

罗亚理、红灯短柄和科迪亚 8个品种。D组包括了

雷尼、水晶香槟和红蜜 3个品种。II类 13个品种在

相似系数 0.75左右可以分为 E、F两组，其中 E组只

有齐早一个品种。F组包括美早、黑珍珠、俄罗斯

8号、鲁樱 1号、福晨、早大果、萨米脱、红灯、龙

冠、明珠、瑞得和福星 12个甜樱桃品种。

由聚类图可知，佳红、那翁、佐藤锦、彩玉、

黄蜜和琥珀，共 6个黄色品种聚在 A组，遗传相似

系数在 0.8左右，另外 3个黄色品种雷尼和红蜜聚在

D组，明珠聚在 F组，表明 SCoT标记也基本可以区

分黄色和红色甜樱桃品种。

利用 NTSYS软件对 SCoT标记数据进行分析，

根据 40份甜樱桃品种材料间的相似系数进行主坐标

分析（PCoA），如图 6-A，根据 SCoT标记主坐标分

析结果，第 1～3主坐标分别解释总遗传变异的 14.40%、

7.48%、7.24%，一共占总遗传变异的 29.12%。主坐

 
表 5    不同甜樱桃品种 SCoT 分子标记多态性及遗传多样性分析

Table 5    Polymorphism and genetic diversity of sweet cherry cultivars analyzed based on SCoT markers

引物

Primer

总条带数

Number of
total bands

多态性条带数

Number of
polymorphic bands

多态性百分率

Percentage of
polymorphic bands/%

等位基因数

Observed number of
alleles (Na)

有效等位基因数

Effect number of
alleles (Ne)

Nei's 基因遗传

多样性指数

Nei's gene
diversity (H)

Shannon's 信息指数

Shannon's information
index (I)

SCoT12 9 9 100.00 2.0000 1.342 8 0.226 2 0.367 1

SCoT15 9 9 100.00 2.0000 1.309 8 0.205 9 0.338 0

SCoT19 12 12 100.00 2.0000 1.275 2 0.179 3 0.302 6

SCoT21 13 13 100.00 2.0000 1.400 5 0.249 3 0.393 9

SCoT27 10 8 80.00 1.8000 1.425 1 0.245 5 0.369 3

SCoT62 12 11 91.67 1.916 7 1.301 5 0.183 5 0.292 2

SCoT72 9 7 77.78 1.777 8 1.284 7 0.175 5 0.276 5

合计 Total 74 69

均值 Mean 10.6 9.9 93.24 1.927 8 1.334 2 0.209 3 0.334 2
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1～24为表 1中的试验编号 1~24的品种。

1-24: cultivars numbers shown in Table 1.

图 4    SCoT 引物 SCoT72 对 24 份甜樱桃品种材料扩增琼脂糖电泳图

Fig. 4    Agarose electrophoresis of 24 sweet cherry cultivars amplified by SCoT72
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标分析将 40个甜樱桃品种分为 7类（图 6-B），相

对于 UPGMA分类中将 40个甜樱桃品种分为 6类，

结果差异不大。

 3    讨论与结论

 3.1    甜樱桃遗传多样性分析

目前分子辅助育种已经成为了解遗传背景、选

育新品种必不可少的辅助工具，其目的就是为了在

育种前以及育种早期锁定目标性状，提高获得目标

性状的可能性。从较早的 RAPD和 RFLP分子标记到

现在应用广泛的 SSR分子标记，对于研究甜樱桃遗

传多样性提供了更便利的工具。本研究利用的两种

分子标记表明，甜樱桃品种之间的遗传相似系数大

部分在 0.7以上，这表明甜樱桃品种间的遗传距离较

低，具有较高的遗传相似度。这个研究结果与前人

利用 RAPD[21]、AFLP[22] 和 SSR[23] 等分子标记得出结

论相近，同时，也有部分研究表明，甜樱桃个别品

种间遗传相似系数在 0.5左右[24,25]，更有研究发现低

至 0.36[15]。这应该与进行遗传多样性分析所选择的

材料相关。大部分研究都会将中国樱桃和甜樱桃一

起分析，中国樱桃与甜樱桃之间的遗传相似系数一

般在 0.5左右 [14]。本试验基于 SRAP和 SCoT标记的

扩增位点多态性百分比分别是 90.54%和 93.24%，均

比蔡宇良等 [26] 利用 RAPD标记得到的多态性低，主

要是因为其材料中包含了部分中国樱桃。本试验

SRAP标记多态性百分比较路娟等[14] 的结果 84.6%稍

高，SCoT标记多态性百分比比彭芳芳等 [16] 的结果

84.4%高，说明本研究中所筛选的引物更适用于甜樱

桃遗传多样性分析。
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图 5    不同甜樱桃品种 SCoT 标记 UPGMA 聚类分析

Fig. 5    UPGMA cluster diagram of SCoT markers in sweet cherry cultivars
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 3.2    甜樱桃 SRAP与 SCoT标记聚类分析

前人利用 SSR标记对甜樱桃进行聚类分析时，发

现大部分来源于不同地区的甜樱桃可以区分开 [27,28]，

路娟等 [14] 利用 SRAP标记进行甜樱桃聚类分析时也

同样可以将大部分品种根据地理来源区分开。本试

验中相同来源的甜樱桃品种并没有全部根据地理来

源区分开，最主要原因是前人研究中所选用甜樱桃

品种是各个地区本土培育，而本研究中的品种是在

引种后再进行本土化育种所得到的品种，此时已存

在频繁的基因交流。来自美国和加拿大的甜樱桃品

种和部分国内新育成的甜樱桃品种并没有按照地理

来源区分，很可能是因为国内大部分甜樱桃品种亲

本从北美地区引进，因而部分品种具有相同亲本或

者亲缘关系较近，这说明目前甜樱桃育种种质资源

交流已经很广泛。

综上，本研究采用 SRAP和 SCoT对 40份甜樱

桃进行标记聚类，结果大部分黄色甜樱桃品种可以

聚在同一组中，说明筛选的引物与甜樱桃果皮颜色

性状连锁。王丹丹等[28] 利用 EST-SSR标记进行遗传

多样性聚类分析时也能将黄色系甜樱桃聚为一类。

此前高平等[29] 利用 RAPD、ISSR、SSR标记分析甜樱

桃杂交后代遗传多样性及甜樱桃红色果皮性状的

QTL，但发现 RAPD和 SSR标记存在一定局限性，

RAPD标记稳定性较差，而 SSR可用标记较少。本

研究对比两种标记可知，SRAP和 SCoT标记聚类结

果并不一致，SRAP标记把更多的黄色品种聚为一类

 

0.38

0.17

−0.04

18

15

14
6

9

21 13 12
30

20

17
4

19 10
24

7

23

27

8

22

2
35

32

3

38

37

25

36

5

28

31

26

1

29

11
33

39

34

40

16

−0.24

−0.45
−0.45 −0.22 0.01 0.23 0.45

第一主坐标 Dim-1

第
二
主
坐
标

 D
im

-2

0.54
A

B

0.33

0.13

−0.08

−0.29
−0.45

−0.24
−0.04

0.17

9

21

6

14
15

18

13
17

30

12

20

31

16

19 1

10

5

24
28

36

11
29

33

37

23

7

39

34

35

33
2

27

25

22

3

26

32

8

4
40

0.38

−0.22
0.01

0.23
0.46第一主坐标 Dim-1

第
三
主
坐
标

 D
im

-3

第二
主坐标 

Dim-2

 
1～40为表 1中的品种编号。

1-40: cultivars numbers shown in Table 1.

图 6    不同甜樱桃品种 SCoT 标记主坐标分析

Fig. 6    Principal coordinates chart on SCoT markers in sweet cherry cultivars
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且相似系数更高，但同一组的还有另外的红色品

种，而 SCoT标记可以将 9个黄色品种中的 6个聚为

一类且组内没有红色品种。这表明 SCoT标记在区分

甜樱桃果皮颜色优于 SRAP标记，表明了 SCoT
标记在性状关联分析等方面的应用潜力更大。
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