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薄壳山核桃品种亲缘关系分析与
指纹图谱构建
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摘要：[目的 ] 基于荧光 SSR标记结合高通量毛细管电泳技术，建立一种快速、高效、稳定、准确的薄壳山核

桃基因分型体系，用以分析各品种间亲缘关系并构建指纹图谱，旨在为薄壳山核桃品种鉴定与新品种保护提供

理论依据，也为薄壳山核桃种质资源评价、品种选育与推广提供有益参考。[方法 ] 选取薄壳山核桃及其近缘

种 54对 SSR引物进行初筛，最终确定 10对标记合成荧光引物用于后续分析。基于毛细管电泳技术对 25个薄

壳山核桃品种进行基因分型，利用软件统计位点数据并计算各个位点的等位基因数（A）和多态信息含量

（PIC）。利用 SSR标记间的相互组合构建薄壳山核桃不同品种的指纹图谱。通过等位片段的转化对薄壳山核

桃品种进行聚类，并分析其亲缘关系。[结果 ]10对荧光 SSR标记共扩增出 68条等位片段，平均为 6.8个；

位点 Cc19最多，有 12个等位基因，位点 BFU-Jr19最少，有 3个等位基因。多态信息含量（PIC）变化范围

为 0.291 0～0.843 5（平均为 0.588 3）。优选的 4对核心引物 Cc19、PM-GA31、PM-CIN4和 PM-GA41组合能

完全区分 25个薄壳山核桃品种。25个品种遗传相似系数在 0.62~0.99之间，并聚类成 2个大的类群，部分亲

缘关系较近的品种聚类在一起，部分品种聚类不能与遗传背景完全对应。[结论 ] 与传统的显性标记及聚丙烯

酰胺凝胶电泳分型技术相比，荧光 SSR标记结合毛细管电泳技术构建薄壳山核桃品种指纹图谱切实可行，通

量大且速度快，结果稳定可靠，通过标记组合可有效的对不同品种进行区分。在品种亲缘关系分析中，建议增

加杂交亲本数量，并在全基因组范围内选取一定数量效率更高的标记，以便最大程度地揭示薄壳山核桃品种间

亲缘关系的真实水平。
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薄壳山核桃（Carya  illinoensis  (Wangenh.)  K.

Koch）属胡桃科（Juglandaceae）山核桃属（Carya），
又称碧根果、长山核桃、美国山核桃，自然分布于

美国和墨西哥北部，为一种多年生高大落叶乔木。

现以美国为产业中心，分为东南、中南、西南和北

部四大商业化产区，涵盖全美 24个州[1]。薄壳山

核桃是典型的果材兼用型树种。其坚果产量高、壳

薄个大、营养丰富，是大众颇为喜爱的保健食品；

种仁含油量高达 70%以上，不饱和脂肪酸超 97%，

优于茶油、花生油等，是世界重要的木本油料植

物 [1-3]。薄壳山核桃因其世代周期长、树形优美、

树势挺拔，也是重要的景观绿化树种；其木材结构

细密、坚固强韧、纹理美观，可用于军工、建筑以

及制作高档家具和工艺品，属于珍贵用材树种[1-3]。

我国引种薄壳山核桃已有百年历史，前期主要

引进种子及苗木，后期开始引进系列良种，并进行

自主选育与栽培推广。据不完全统计，近年来江

苏、浙江、安徽、四川、云南等省份陆续引进和保
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存的薄壳山核桃品种超过 100个[4]，相继审（认）

定的良种超过 40个，包括美国引进与自主选育的

品种[5]。但薄壳山核桃品种选育多利用种子繁殖，

后代变异大且童期较长，目前栽培推广的大多仍是

从美国引进的品种。由于薄壳山核桃品种引进均为

种条，形态相似难以区分，且前期引种历史较长、

引种程序不规范，各地间相互频繁引种难免造成品

种间相互混杂混淆，甚至直接改换国外品种名称，

造成同物异名或同名异物的现象经常发生，这也给

薄壳山核桃品种种质评价、遗传改良以及面上推广

工作带来极大的不便。因此，对薄壳山核桃品种进

行准确的评价与鉴定，不仅有助于保护林木植物新

品种权、保障所有权人的利益，而且能从根本上保

证我国薄壳山核桃产业的商业化发展。

分子标记技术不受外界环境及人为因素的影

响，可直接反映不同个体间 DNA水平上的差异，

实验过程简便快捷、结果稳定可靠，已广泛应用于

林木遗传学及基因组学的各个领域。在薄壳山核桃

亲缘关系分析与品种鉴定方面，前期已有 RAPD[6-8]、

ISSR[9]、SRAP[10]、SSR[11-12]、SNP[13]、DNA条形

码[14] 和叶绿体基因组[15-16] 等众多标记的研究。与

显性标记相比，SSR标记在基因组中各个区域广泛

分布、数量极大、变异丰富，且为共显性遗传，是

目前使用最广泛的一种分子标记[17]，尤其是结合荧

光标记高通量基因分型技术，已成功应用于杨

树 [18]、柳树 [19]、栎树 [20]、刺槐 [21]、含笑 [22]、桂

花[23] 等多个木本植物指纹图谱的构建研究。国内

薄壳山核桃分子生物学的研究起步较晚，在指纹图

谱构建方面尚未见相关报道。鉴于此，本研究选取

薄壳山核桃及其近缘种开发的 SSR标记，经筛选

后利用荧光标记并对 25个美国引进品种进行基因

分型，用以构建指纹图谱并分析其亲缘关系，旨在

建立一种快速、稳定、可靠的薄壳山核桃基因分型

体系，为薄壳山核桃品种改良工作提供有益参考，

同时也为薄壳山核桃遗传资源的鉴定与品种保护提

供理论依据。 

1　 材料与方法
 

1.1    试验材料与 DNA提取

本研究所用 25个薄壳山核桃品种均从美国引

进，定植于江苏省句容市南京林业大学薄壳山核桃

种质资源圃内（表 1）。采集所有品种幼嫩叶片，

利用试剂盒（天根生化科技有限公司，DP305）按

说明书步骤提取叶片总 DNA。分别使用 0.8%的琼

脂糖凝胶电泳和分光光度计检测总 DNA的完整

性、纯度与浓度。 

1.2    引物筛选与通用性检测

从前期已发表的薄壳山核桃及其近缘种 SSR
标记中挑选 54对通用性较高的引物，并随机选择

16个品种为模板进行引物初筛。经高分辨率琼脂

糖凝胶电泳检测，最终确定 10对 SSR标记用于后

续分析（表 2）。用荧光基团标记所有引物前项

5′端，交由生物公司进行合成。

采用 10 μL PCR反应体系进行引物初筛，包

含 1 μL DNA模板，各 0.4 μL前后项引物，5 μL
PCR Mix（上海生工 Taq PCR Mix 预混液，2 ×，
含蓝染料），3.2 μL ddH2O。PCR扩增程序按以下

步骤进行：首先 94℃ 预变性 4 min；然后 94℃ 变

性 30 s，56℃ 退火 30 s，72℃ 延伸 1 min，循环

35次；最后 72℃ 延伸 10 min。 

1.3    基因分型体系建立

基因分型 PCR反应为 25 μL体系，包含 1 μL
DNA模板，各 1 μL前后项引物，1 μL dNTP，2.5 μL
Taq Buffer（含MgCl2），0.5 μL Taq酶，18 μL ddH2O。

PCR扩增程序按以下步骤进行：首先 95℃ 预变性

3 min；其次 94℃ 变性 30 s，60℃ 退火 30 s，72℃
延伸 30 s，循环 10次；随后 94℃ 变性 30 s，55℃
退火 30 s，72℃ 延伸 30 s，循环 35次；最终 72℃
延伸 8 min。PCR产物中加入 HiDi与 LIZ 500内

标，经 98℃ 变性 5 min后迅速移至冰上进行冷

却，随后放置于 ABI 3 730 XL全自动 DNA测序仪

内进行电泳检测。 

1.4    数据分析

利用测序仪自带的 Genemapper软件统计各位

点基因分型数据；使用 MSA软件计算各位点等位

基因数（A）和多态信息含量（PIC）等数据；使

用 NTSYS-pc软件中 Qualitative data模块计算两两

个体间遗传相似系数（GS）：GS = 2Nij /（Ni + Nj），

式中：Nij 为 i 和 j 共有的谱带数，Ni 和 Nj 为 i 和
j 个体的谱带数，以 clustering程序中 SHAN进行

非加权组平均法（UPGMA）聚类。 

2　 结果与分析
 

2.1    SSR标记多态性分析

以 25个薄壳山核桃品种为模板，检验 10对荧

光 SSR标记多态性情况。表 3表明  ：10对 SSR

96 林　业　科　学　研　究 第 34 卷



表 1    试验材料

  Table 1    Experimental materials
编号
Code

品种
Variety

遗传背景
Genetic background

雌雄异熟类型
Dichogamy type

1 ‘Cape Fear’ ‘Schley’ 自由授粉子代 Open pollination progeny of ‘Schley’ 雄先型 Protandrous

2 ‘Choctaw’ ‘Success’ × ‘Mahan’ 杂交子代 Hybrid progeny of ‘Success’ × ‘Mahan’ 雌先型 Protogynous

3 ‘Desirable’ ‘Russell’ × ‘Success’ 杂交子代 Hybrid progeny of ‘Russell’ × ‘Success’ 雄先型 Protandrous

4 ‘Elliott’ 实生苗 Seedling 雌先型 Protogynous

5 ‘Forkert’ ‘Success’ × ‘Schley’ 杂交子代 Hybrid progeny of ‘Success’ × ‘Schley’ 雌先型 Protogynous

6 ‘Gloria Grande’ ‘Stuart’ 子代 Seedling of ‘Stuart’ 雌先型 Protogynous

7 ‘Hirschi’ 实生苗 Seedling 雄先型 Protandrous

8 ‘Jackson’ ‘Success’ × ‘Schley’ 杂交子代 Hybrid progeny of ‘Success’ × ‘Schley’ 雄先型 Protandrous

9 ‘Kanza’ ‘Major’ × ‘Shoshoni’ 杂交子代 Hybrid progeny of ‘Major’ × ‘Shoshoni’ 雌先型 Protogynous

10 ‘Kiowa’ ‘Mahan’ × ‘Desirable’ 杂交子代 Hybrid progeny of ‘Mahan’ × ‘Desirable’ 雌先型 Protogynous

11 ‘Mahan’ ‘Schley’ 实生苗 Seedling of ‘Schley’ 雌先型 Protogynous

12 ‘Major’ 实生苗 Seedling 雄先型 Protandrous

13 ‘Mandan’ ‘BW-1’ × ‘Osage’ 杂交子代 Hybrid progeny of ‘BW-1’ × ‘Osage’ 雌先型 Protogynous

14 ‘Mohawk’ ‘Success’ × ‘Mahan’ 杂交子代 Hybrid progeny of ‘Success’ × ‘Mahan’ 雌先型 Protogynous

15 ‘Nacono’ ‘Cheyenne’ × ‘Sioux’ 杂交子代 Hybrid progeny of ‘Cheyenne’ × ‘Sioux’ 雌先型 Protogynous

16 ‘Navaho’ ‘Apalachee’ × ‘Wichita’ 杂交子代 Hybrid progeny of ‘Apalachee’ × ‘Wichita’ 雄先型 Protandrous

17 ‘Oconee’ ‘Schley’ × ‘Barton’ 杂交子代 Hybrid progeny of ‘Schley’ × ‘Barton’ 雄先型 Protandrous

18 ‘Pawnee’ ‘Mohawk’ × ‘Starking Hardy Giant’ 杂交子代 Hybrid progeny of ‘Mohawk’ × ‘Starking Hardy Giant’ 雄先型 Protandrous

19 ‘Schley’ 实生苗 Seedling 雌先型 Protogynous

20 ‘Shoshoni’ ‘Odom’ × ‘Evers’ 杂交子代 Hybrid progeny of ‘Odom’ × ‘Evers’ 雌先型 Protogynous

21 ‘Sumner’ ‘Schley’ 实生苗 Seedling of ‘Schley’ 雌先型 Protogynous

22 ‘Surprize’ 实生苗 Seedling 雄先型 Protandrous

23 ‘Tejas’ ‘Mahan’ × ‘Risien #1’ 杂交子代 Hybrid progeny of ‘Mahan’ × ‘Risien #1’ 雌先型 Protogynous

24 ‘Western’ ‘Longfellow’ 实生苗 Seedling of ‘Longfellow’ 雄先型 Protandrous

25 ‘Wichita’ ‘Halbert’ × ‘Mahan’ 杂交子代 Hybrid progeny of ‘Halbert’ × ‘Mahan’ 雌先型 Protogynous

表 2    10对 SSR引物信息

  Table 2    Details of 10 SSR primer pairs
编号
Code

位点
Locus

前项引物
Forward primer

后项引物
Reverse primer

基序
Motif

参考文献
Reference

1 PM-CIN4 GGCATCAGAGAAGGCTCCT CTCACCCGTCTCTAGGGCTA (CTT)12 [11]

2 PM-GA31 TGAACTCCAAAAGCCTCCTCTC GTATTTGTATTTTTTCCTTGAGCTTTCTC (CT)12 [11]

3 PM-GA38 AAAAGTTTTAGGGTTGTTTGCTCTCT GTAAAGCCTACAACCTACAACAGTCTATG (CT)12 [11]

4 PM-GA41 TCTTCAGAAAAAACCCTTACCTCTCT GAAAAATATAAACTCCCATACTACCCACAT (CT)9 [11]

5 Cc19 AAACCTTGGCATAGTCATTTGAGA GCTTTGTCAACTTTGTTTTGGGTGT (TC)8 [24]

6 Cc4 GCTCCAAGCGAAAGTCAAGT TCATAAACCAACGCCAAAGA (TC)6 [24]

7 WGA70 TGTAATTGGGGAATGTTGCA TGGGAGACACAATGATCGAA (GA)14 [25]

8 BFU-Jr19 CAGAAAGCACGTGAACCAGA AACACTCACGCACCTTCATTT (TA)10 [26]

9 BFU-Jr82 TTGCCTCTCTATAGGCTTTTTAGC TGAGTGTCTGGACAGCAAGG (CT)7 [26]

10 Zm26 TTCTTCGTCCATACCCACC ACCCCATTAGCGACCTTTA (TC)22 [27]
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标记共扩增出 68条等位片段，平均 6.8个，其

中，位点 BFU-Jr19扩增的等位基因数最少（3个），

位点 Cc19扩增的等位基因数最多（12个）。10
个 SSR标记的多态信息含量（PIC）的变化范围为

0.291 0～0.843 5，平均 0.588 3，其中，位点 Cc19
的 PIC值最高，位点 BFU-Jr82的 PIC值最低。图 1
为位点 PM-CIN4在部分薄壳山核桃品种中的基因

分型结果。
 

2.2    品种指纹图谱构建

对 10个 SSR位点扩增的等位片段做进一步统

计分析，经不同标记间相互组合，最终确认 4对核

心引物的组合可用于 25个薄壳山核桃品种指纹图

谱的构建。表 4表明：标记 Cc19可以区分 11个

品种，标记 PM-GA31能区分 10个品种，标记

PM-CIN4能区分 6个品种。通过引物 Cc19、PM-
GA31与 PM-CIN4的组合可区分 21个薄壳山核桃

品种，加入标记 PM-GA41后，4对引物组合可完

全区分薄壳山核桃的 25个品种。 

2.3    聚类分析

计算各品种间遗传相似系数，并按 UPGMA
法进行聚类（图 2）。25个薄壳山核桃品种间遗

传相似系数在 0.62～0.99之间，并聚类成 2个大的

类群。

第一个大的类群包含 9个薄壳山核桃品种，其中，

‘Schley’自由授粉子代‘Cape Fear’与‘Schley’杂交子

代‘Oconee’聚成一个小的分枝，并与品种‘Choctaw’
聚在一起，而‘Choctaw’的一个亲本‘Mahan’也是

‘Schley’实生子代。其他品种如‘Mandan’、‘Nacono’、
‘Tejas’和‘Shoshoni’因杂交亲本差异较大，各品种

间的亲缘关系也相对较远。第二个大的类群包含

16个薄壳山核桃品种，其中，来源于实生苗的品

种‘Hirschi’与‘Kiowa’亲缘关系较近；品种‘Mohawk’、
‘Schley’、‘Western’和 ‘Jackson’聚类成一个小的分

 

表 3    10对 SSR标记多态性检测

Table 3    Polymorphism detection of the
10 pairs of SSR markers

位点　　
Locus　　

等位基因数
No. of allele

等位基因长度
Length of allele/bp

多态信息含量
PIC

PM-CIN4 9 89~143 0.763 2

PM-GA31 10 84~112 0.733 4

PM-GA38 6 82~98 0.681 5

PM-GA41 4 82~88 0.437 3

Cc19 12 86~120 0.843 5

Cc4 6 185~197 0.467 7

WGA70 6 173~195 0.644 3

BFU-Jr19 3 272~290 0.343 0

BFU-Jr82 5 271~289 0.291 0

Zm26 7 201~219 0.678 5

合计 Total 68

平均 Average 6.8 0.588 3
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图 1    位点 PM-CIN4在薄壳山核桃部分品种中的基因分型

Fig. 1    Genotyping by locus PM-CIN4 for partial varieties of Pecan.
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枝，其中‘Mohawk’一个亲本为‘Mahan’，而‘Mahan’
也是‘Schley’实生子代；‘Western’又名‘Western Schley’，
虽然来源于实生苗选育，但其性状与‘Schley’极为

相似；而‘Jackson’为杂交选育，其中的一个亲本即

为‘Schley’。其余几个品种如‘Navaho’、‘Wichita’和
‘Pawnee’虽然亲缘关系相对较远，但追溯其亲本来

源，均与品种‘Schley’相关。 

3　 讨论

薄壳山核桃为雌雄同株，一般通过控制授粉进

行杂交，再收取种子进行子代测定，进而选育新的

品种。从表 1可以看出，本研究选取的 25个薄壳

山核桃品种中，有一半的品种直接与‘Schley’相
关，或是通过‘Schley’的子代进一步杂交选育的品

种，可见薄壳山核桃品种间的遗传基础较狭窄，品

种间的形态极为相似，很难通过表型性状进行准确

的鉴定，而基于分子标记技术的指纹图谱无疑是进

行快速鉴定的重要技术手段。同时，基于林木新品

种权申请与保护的需要，也可提交分子标记指纹图

谱作为辅助证据[28]。SSR为共显性标记，基因分型

时能区分纯合子与杂合子，且 SSR标记变异程度

高，不但能够区分亲缘关系较近的种，甚至能够

鉴定同一个杂交组合中的不同个体，如在核桃中

就有过类似报道[29]。此外，如图 1所示，基于荧光

SSR标记联合高通量测序仪的基因分型技术，相比

传统的 PAGE胶更加直观、快速、准确，特别是

 

表 4    25个薄壳山核桃品种的指纹图谱

Table 4    Fingerprint of 25 varieties of Pecan

品种
Varieties

核心引物 Core primers

PM-CIN4 PM-GA31 PM-GA41 Cc19

‘Cape Fear’ 107/143 102 84/86 118
‘Choctaw’ 131/143 98/100 84/86 118

‘Desirable’ 131/143 98 84/86 108/116

‘Elliott’ 110/143 94/102 84/86 98/118

‘Forkert’ 107/143 102 84/86 96/98

‘Gloria Grande’ 107 94 82/88 88

‘Hirschi’ 104/107 94 84/86 94/96

‘Jackson’ 92/107 94 84/86 96/98

‘Kanza’ 107/143 94 84/86 96/118

‘Kiowa’ 104/107 94 86 94/96

‘Mahan’ 107/143 94 84/86 98

‘Major’ 110/143 84/86 84/86 88/96

‘Mandan’ 89/131 84/88 86/88 92/98

‘Mohawk’ 92/107 94 84/86 94/98

‘Nacono’ 92/113 94 84/86 98/118

‘Navaho’ 107/131 94 86 96/120

‘Oconee’ 107/143 102 84/86 116/118

‘Pawnee’ 110/143 88 84/86 114/116

‘Schley’ 92/107 92/94 84/86 94/98

‘Shoshoni’ 92/107 86/88 86 86/116

‘Sumner’ 131/143 96/98 86 108/116

‘Surprize’ 107/128 84 84/86 96/100

‘Tejas’ 92/143 88 86 94/96

‘Western’ 92/107 94 86 94/98

‘Wichita’ 110/143 112 84/86 94

 

‘Cape Fear’
‘Oconee’
‘Choctaw’
‘Desirable’
‘Sumner’
‘Mandan’
‘Nacono’
‘Tejas’
‘Shoshoni’
‘Elliott’
‘Mahan’
‘Forkert’
‘Surprize’
‘Hirschi’
‘Kiowa’
‘Kanza’
‘Gloria Grande’
‘Jackson’
‘Mohawk’
‘Schley’
‘Western’
‘Navaho’
‘Major’
‘Wichita’
‘Pawnee’

0.73 0.80 0.86 0.93 1.00

相似系数 Similarity coeficient

图 2    25个薄壳山核桃品种的聚类

Fig. 2    Dendrogram of 25 varieties of Pecan
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针对差异较小的等位片段有着更高的分辨率[30]。

SSR标记广泛分布于植物基因组的各个区域，

通常包含 EST-SSR、基因组 SSR（genomic SSR）
和叶绿体 SSR（cpSSR）3种类型。EST-SSR来源

于基因组转录区域，其序列相比基因组 SSR更加

保守，种间通用性较高但多态性较低[31]。有研究表

明：EST-SSR标记不仅可应用于种间及属间[32-33]，

甚至在亚科间与科间均表现出较高的通用性[34-35]。

本研究中有 2个 EST-SSR标记（Cc19、Cc14）来

源于山核桃（C. cathayensis，胡桃科山核桃属），

3个EST-SSR标记（BFU-Jr19、BFU-Jr82、Zm26）
来源于核桃（Juglans regia，胡桃科核桃属），可

见 EST-SSR标记在同属不同种间、甚至属间均表

现出较好的通用性用性。此外，Li等[24] 的研究也

发现：从山核桃中开发的 311个标记有 63.02%可

以用于山核桃属的其他树种，如薄壳山核桃、大别

山山核桃（C. dabieshanensis）和湖南山核桃（C.
hunanensis）等。从核桃中开发的 EST-SSR标记在

核桃属（Juglans）、山核桃属（Carya）以及喙核

桃属（Annamocarya）不同树种中通用性均较好[26]。

本研究选取的 10个 SSR标记中，有 5个标记

为基因组 SSR标记（PM-CIN4、PM-GA31、PM-
GA38、PM-GA41、WGA70），5个为 EST-SSR标

记（Cc19、Cc4、BFU-Jr19、BFU-Jr82、Zm26）。

从表 3中 PIC数据可以看出，尽管 EST-SSR标记

Cc19的值最大，但总体而言，基因组 SSR标记的

多态性相比较于 EST-SSR标记要高。通常认为，

高度多态位点的 PIC值一般大于 0.5，中度多态位

点的 PIC值一般在 0.25～0.5之间，低度多态位点

的 PIC值一般小于 0.25[36]。本研究中，有 6个标

记 PIC值大于 0.5，4个标记 PIC值在 0.25～0.50
之间，总体标记的多态性较高。

聚类分析中，25个薄壳山核桃品种聚成了

2个大的分枝，各个品种之间的聚类与遗传背景之

间没有明显的对应关系。虽然一些品种从遗传背景

看，亲缘关系应该较近，如‘Forkert’和‘Jackson’均
为 ‘ Success’与 ‘ Schley’的杂交子代，‘Choctaw’与
‘Mohawk’均为‘Success’与‘Mahan’的杂交子代，但

聚类时并没有聚在一起。又如‘Cape Fear’、‘Mahan’
与‘Sumner’，均为‘Schley’子代，尽管只有一个亲

本不一样，但彼此间的亲缘关系相差较远。类似的

情况在 Conner等[6] 以及 Grauke等[11] 的研究中也有

过报道。推测可能是由于薄壳山核桃为多年生高大

乔木，世代周期较长，遗传背景复杂且高度杂合，

杂交子代遗传分化较严重造成的。此外，标记的数

量、类型以及不同的聚类方法均会对聚类结果产生

一定的影响。因此，在后期的研究中，一方面要加

入各个品种的杂交亲本，另一方面要挑选覆盖全基

因组范围、一定数量、效率更高的标记，才能最大

程度揭示薄壳山核桃品种间亲缘关系的真实水平。 

4　 结论

薄壳山核桃品种间遗传基础较为狭窄，外观形

态极为相似，仅从表型性状难以进行准确区分。本

研究基于荧光 SSR标记开展了 25个美国薄壳山核

桃品种亲缘关系分析与指纹图谱构建研究，筛选出

的 10对 SSR引物多态性较高，建立的基因分型体

系稳定且可靠，可为薄壳山核桃种质鉴定及品种保

护提供有效方法，也可为薄壳山核桃遗传资源的引

进及杂交育种亲本的选配提供科学依据。
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Genetic Relationship Analysis and Fingerprint Construction of
Carya illinoensis Varieties

HE Xu-dong, ZHENG Ji-wei, TIAN Xue-yao, JIAO Zhong-yi, DOU Quan-qin
(Jiangsu Academy of Forestry, Nanjing　211153, Jiangsu, China)

Abstract:  [Objective]  Since  the  morphological  appearances  among  pecan  (Carya  illinoensis) varieties  are   ex-
tremely  similar  due  to  the  narrow genetic  basis  of  the  crossing  parents,  making  it  difficult  to  precisely  identify  by
phenotypic characters only, this study aims at elucidating the genetic relationships and constructing fingerprint among
pecan varieties, and establishing a rapid, efficient, stable, and accurate genotyping system for pecan based on fluores-
cent  SSR  markers  combining  high  throughput  capillary  electrophoresis  technology. [Method] A  total  of  54  SSR
primers  were  selected  from  pecan  and  related  species  for  preliminary  screening  and  ten  of  them  were  labeled  by
fluorophore for further analysis. 25 pecan varieties were genotyped by capillary electrophoresis, and the number of al-
lele (A) and polymorphic information content (PIC) of each locus was scored and calculated by software. The finger-
print  of  pecan  varieties  was  constructed  using  different  combination  of  SSR  markers  and  the  genetic  relationships
among varieties were also investigated through cluster analysis. [Result] A total of 68 alleles were detected by ten
pairs of SSR markers with an average of 6.8 alleles. The most (12 alleles) were screened at the Cc19 locus and the
least (3 alleles) were obtained at the BFU-Jr locus. The polymorphic information content varied with locus from 0.291 0
to 0.843 5 (mean 0.588 3). With the four  optimal  pairs  of  core primers,  all  of  the 25 pecan varieties  could be com-
pletely distinguished by the primer combinations of Cc19, PM-GA31, PM-CIN4, and PM-GA41. The cluster analys-
is  demonstrated  that  the  similarity  coefficient  of  the  25 pecan varieties  varied  from 0.62 to  0.99.  Two main clades
were formed, in which some related varieties could be clustered together and some of them could not be completely
corresponding with genetic background. [Conclusion] Compared with traditional dominant markers and polyacryl-
amide  gel  electrophoresis,  the  genotyping technology consisting  of  fluorescence-labeled  SSR primers  and capillary
electrophoresis is quite practical with high throughput, fast speed, and stable and reliable result. The different variet-
ies can be efficiently identified by the combination of core markers. In order to deeply reveal the real architecture of
genetic relationship among pecan varieties, it is suggested that more crossing parents should be added and a certain
number of more efficient markers covered the whole genome need to be selected during the analysis of genetic rela-
tionship.
Keywords: Carya illinoensis; fluorescent markers; SSR; genetic relationship; fingerprint

（责任编辑：张　研）

102 林　业　科　学　研　究 第 34 卷


	1 材料与方法
	1.1 试验材料与DNA提取
	1.2 引物筛选与通用性检测
	1.3 基因分型体系建立
	1.4 数据分析

	2 结果与分析
	2.1 SSR标记多态性分析
	2.2 品种指纹图谱构建
	2.3 聚类分析

	3 讨论
	4 结论

