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摘要：［目的］利用表型性状和分子标记，对我国油橄榄品种进行鉴定和遗传多样性研究，有利于种质资源保存和利

用，对了解油橄榄品种的组成结构及未来的引种和育种工作都具有重要意义。［方法］以甘肃省陇南市１７个油橄
榄品种为研究材料，利用表型上１５个数量性状、１８个质量性状和８个 ＳＳＲ荧光标记分别进行多样性和聚类分析。
［结果］各性状在品种间存在显著差异，数量性状和质量性状的表型多样性指数分别介于１．５７９ ２．０８９和０．３６２
１．０９１，８个ＳＳＲ位点共检测到５１个等位基因变异，平均每个位点等位基因数为６．３７５个，利用表型性状和 ＳＳＲ标
记可以将１７个品种完全区分开。［结论］１７个油橄榄品种具有较丰富的表型和遗传多样性，基于表型数量性状、质
量性状和ＳＳＲ标记的聚类分析结果，判别品种间遗传关系的结果有一致的，也存在一定差异。对于表型性状相似的
品种，需结合ＳＳＲ标记进行品种鉴定。
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油橄榄（ＯｌｅａｅｕｒｏｐａｅａＬ．）属于木犀科（Ｏｌｅａｃｅ
ａｅ）木犀榄属（ＯｌｅａＬ．）常绿乔木，是世界著名的优
质木本油料树种之一。橄榄油可作为食用、工业、药

用油的原料，有着很高的经济价值，在国际上被誉为

“飘香的软黄金”［１－２］。近年来，我国橄榄油消费需

求急剧增长，国际油橄榄协会预测我国是“未来世界

最大的潜在消费市场”。油橄榄原产于地中海地区，

已有４０００年的栽培历史。我国自２０世纪６０年代
初期开始大规模引种，已在甘肃、四川、云南、陕西、

湖北等９省区引种，尤以甘肃、四川、云南种植和发
展面积最大，总种植面积达４万 ｈｍ２以上，约１５００
万株［１－２］。在长期引种驯化和人工选择过程中，形

成了遗传变异丰富并具有优良性状的油橄榄品种，

对这些品种的正确鉴定和特异性状的鉴别，了解品

种间遗传变异和多样性，是油橄榄品种资源利用和

育种工作的重要前提［１－３］。

早先对油橄榄品种的鉴定和遗传变异等研究，

都是基于表型或农艺性状［１－５］。由于油橄榄主要为

异花授粉，导致其具有高度杂合性和多态性，一些形

态分类性状不稳定，而品种选择和性状评价多农艺

性状为主，包括连续变异的数量性状，易受环境影

响，测定也受季节限制［１，３－６］。近年来，分子标记技

术如ＲＡＰＤ、ＡＦＬＰ、ＳＳＲ标等，已被广泛用于油橄榄
研究，其中 ＳＳＲ（ＳｉｍｐｌｅＳｅｑｕｅｎｃｅＲｅｐｅａｔ）标记以其
多态性高、重复性好、共显性明显，操作简单等优点，

在油橄榄种质资源遗传多样性分析、品种鉴别和育

种工作中的有效性已经得到证实［６－１４］。Ｔｒｕｊｉｌｌｏ等
（２０１４）对西班牙科尔多瓦国际油橄榄种质资源库
中来自２１个国家的４９９份资源８２４株树，利用３３
个ＳＳＲ标记和１１个果核表型性状进行分析，ＳＳＲ标
记鉴定出了１３０个新品种，其在表型上与４８个品种
差异甚微，表型性状为依据的品种命名存在同名、混

名现象［１５］。虽然利用分子标记技术可以准确鉴定

油橄榄品种和了解遗传信息，但难以与表型性状结

合，缺乏分子标记与表型性状的验证分析，基于表型

性状和分子标记的油橄榄品种遗传多样性、遗传相

似性分析及比较已有一些研究报道［１６－１９］。Ｃｏｒｒａｄｏ
等（２００９）利用ＳＳＲ标记和ＡＦＬＰ标记以及表型性状
对意大利１４个油橄榄品种分析，发现两种分子标记
所得的遗传距离之间显著相关，与表型数量性状所

得的遗传距离之间相关性较低［１９］。Ｚａｈｅｒ等（２０１１）
利用ＳＳＲ标记和表型性状对１９个油橄榄基因型进
行分析，发现ＳＳＲ标记的聚类分析结果与表型性状

的聚类分析结果之间高度正相关［１７］。

本研究选取了甘肃省陇南市武都区１７个主要
油橄榄品种，对果实、果核和叶片的３３个表型性状
进行了调查分析，并结合ＳＳＲ标记，进行性状多样性
和聚类分析，以期为生产中油橄榄品种的鉴定评价

和选择利用提供参考依据。

１　材料和方法
１．１　试验材料

试验园位于在甘肃省陇南市武都区下黄坝村田

园公司油橄榄加工厂内，于１９９９年以２年生扦插苗
定植，常规管理。于２０１３—２０１４年连续进行了表型
性状的测定，材料编号、名称、起源和用途见表１。

表１　供试油橄榄品种及其起源和用途

编号 品种 起源 用途 编号 品种 起源 用途

１ 佛奥 意大利 油用 １０ 格洛桑 法国 油用

２ 科拉蒂 意大利 油用 １１ 胡耶特 法国 油用／果用
３ 莱星 意大利 油用 １２ 戈达尔西班牙 果用

４ 配多灵 意大利 油用 １３ 九峰６ 湖北 油用／果用
５ 阿斯 意大利 果用 １４ 鄂植８ 湖北 油用

６ 克罗莱卡 希腊 油用 １５ 城固３２陕西 油用／果用
７ 卡拉蒙 希腊 油用／果用 １６ 城固５３陕西 油用／果用
８ 马斯特 希腊 油用／果用 １７ 中山２４江苏 油用／果用
９ 皮削利 法国 油用／果用

１．２　表型性状测定
参考国际植物新品种保护联盟（ＵＰＯＶ）的《植

物新品种 ＤＵＳ测试指南 油橄榄》（ＴＧ／９９／３１９８５－
１１－１３）［２０］的相关标准和国际油橄榄理事会（ＩＯＣ）
出版的《ＷｏｒｌｄＣａｔａｌｏｇｕｅｏｆＯｌｉｖｅｖａｒｉｅｔｉｅｓ》［５］中对油
橄榄品种的形态描述，结合油橄榄生长的实际情况，

每个品种从树冠南侧齐肩高处，选取代表性１年生
枝条８ １０根，在枝条中部共取４０片正常叶，测定
叶片长度、叶片宽度、叶片形状、叶片纵向弯曲度、叶

片厚度、叶面积、叶周长等７个性状；在果实成熟期，
每株从同一部位最具代表性的结果枝的中部，选取

发育正常并完成转色的果共计４０粒，测定果横径、
果纵径、单果重、果形状、果对称性、果最大横截面位

置、果顶形状、果基形状、果顶部乳头、果皮皮孔数

量、果皮皮孔大小等１１个性状；剥去果肉后，将果核
洗净、晾干，测定果核横径、核纵径、单核重、核形状、

核对称性、核最大横截面位置、核顶形状、核基形状、

核表面粗糙度、核沟纹数量、核顶端点形状等１１个
果核性状。数量性状采用测量法，其中叶面积和叶

周长用Ｙａｘｉｎ１２４１型叶面积仪测定；质量性状采用
目测观察法并赋值，观测方法见表２。

７７６



林　业　科　学　研　究 第２９卷

表２　油橄榄品种１８个表型质量性状及其描述分级

性状 描述分级

叶片形状 由叶片长（Ｌ）宽（Ｗ）比来确定：１＝椭圆形（Ｌ／Ｗ＜４），２＝椭圆披针形（Ｌ／Ｗ４ ６），３＝披针形（Ｌ／Ｗ＞６）
叶片纵向弯曲度 叶片侧面纵轴扭曲程度：１＝向上弯曲，２＝平展，３＝向下弯曲，４＝螺旋
果形状（方位Ａ） 由果实长（Ｌ）宽（Ｗ）比来确定：１＝球形（Ｌ／Ｗ＜１．２５），２＝卵形（Ｌ／Ｗ１．２５ １．４５），３＝细长（Ｌ／Ｗ＞１．４５）
果对称性（方位Ａ） 由纵轴剖开后两部分的对称程度来确定：１＝对称，２＝稍不对称，３＝不对称
果最大横截面位置（方位Ｂ） 果实最大横截面的位置（指方位Ｂ）：１＝偏基部（近果柄），２＝中部，３＝偏顶部
果顶形状（方位Ａ） 果实顶点的形态：１＝尖，２＝圆
果基形状（方位Ａ） 果实基部的形态：１＝截尾，２＝圆
果顶部乳头 果实顶部有无乳头：１＝无，２＝有
果皮皮孔数量 指果实发育完全但尚未转色时的皮孔数量情况：１＝少许，２＝很多
果皮皮孔大小 指果实发育完全但尚未转色时的皮孔大小情况：１＝小，２＝大

核形状（方位Ａ）
由果核长（Ｌ）宽（Ｗ）比来确定：１＝球形（Ｌ／Ｗ＜１．４），２＝卵圆形（Ｌ／Ｗ１．４ １．８），３＝椭圆形（Ｌ／Ｗ１．８

２２），４＝细长型（Ｌ／Ｗ＞２．２）
核对称性（方位Ａ） 由纵轴上剖开后两部分的对称程度来确定：１＝对称，２＝稍不对称，３＝不对称
核最大横截面位置（方位Ｂ） 果核最大横截面的位置：１＝偏基部（近果柄），２＝中部，３＝偏顶部
核顶形状（方位Ａ） 果核顶端的形态：１＝尖，２＝钝
核基形状（方位Ａ） 果核基部的形态：１＝平截，２＝尖，３＝钝圆
核表面粗糙度（方位Ｂ） 果核表面维管束的深度和多少来描述：１＝光滑，２＝多皱，３＝粗糙
核沟纹数量 由果梗辐射出的沟纹的数量：１＝低（＜７），２＝中等（７ １０），３＝高（＞１０）
核顶端点形状 果核顶部形状：１＝有尖，２＝无尖

　　注：方位Ａ是指用食指和拇指持果实或果核两端、纵轴上最不对称时的观察方位；方位Ｂ是指果实或果核由方位Ａ依纵轴旋转９０°、生长发

育最饱满的部分面对观察者时的观察方位；下同。

１．３　ＳＳＲ标记分析
１．３．１　总ＤＮＡ提取　２０１４年春季在选样部位采集１
年生枝条顶端幼嫩叶片，采用改良的ＣＴＡＢ法提取总
ＤＮＡ［９］，利用 ＮａｎｏＤｒｏｐ８０００型分光光度计和１％琼
脂糖电泳检测ＤＮＡ纯度，置于－２０℃冰箱保存。
１．３．２　ＳＳＲ引物　８对 ＳＳＲ引物分别为：ＤＣＡ３、
ＤＣＡ５、ＤＣＡ１７、ＤＣＡ１８［１２］、ＧＡＰＵ１０１［８］、ＵＤＯ０６、
ＵＤＯ１１［７］和ＯＬＥＨ６［２１］。
１．３．３　ＰＣＲ反应　ＰＣＲ体系为１０μＬ：５０ ６０ｎｇ
样品ＤＮＡ，１×ＰＣＲ缓冲液（ＴｒｉｓＨＣｌ２０ｍｍｏｌ·Ｌ－１

ｐＨ８．０，ＫＣｌ１００ｍｍｏｌ·Ｌ－１，ＭｇＣｌ２１．５ｍｍｏｌ·
Ｌ－１），正反向引物各 ０．３ｍｍｏｌ·Ｌ－１，ｄＮＴＰ０．２
ｍｍｏｌ·Ｌ－１，ｒＴａｑ聚合酶０．２５Ｕ（ＴａＫａＲａ公司）。扩
增程序为：９４℃变性５ｍｉｎ，３０个循环（９４℃ ３０ｓ，Ｔａ
３０ｓ，７２℃３０ｓ），７２℃延伸７ｍｉｎ，４℃保温，不同引物
的Ｔａ不同。ＰＣＲ产物用ＡＢＩ３７３０ＤＮＡ分析仪进行
毛细管电泳检测［１４］。

１．４　数据统计分析
利用Ｅｘｅｃｌ２００７对表型性状数据和ＳＳＲ数据进

行录入。利用ＳＰＳＳ２０计算表型数量性状均值、变异
系数（ＣＶ）、标准差、方差分析。基于表２，对表型质
量性状进行分级和赋值，并统计各性状频率。数量

性状根据平均值（Ｘ）和标准差（δ）分为１０级，１级$

Ｘ－２δ，１０级≥Ｘ＋２δ，每级间相差０．５δ，统计各性状
在１０个级别中的分布概率。采用 Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ信息

指数（Ｈ’）进行各性状的遗传多样性评价。Ｈ’＝

－∑ＰｉｌｎＰｉ，Ｐｉ表示第 ｉ种变异类型出现的频
率［２２］。利用 ＰｏｗｅｒＭａｒｋｅｒＶ３．２５软件［２３］计算 ＳＳＲ
标记的多态性信息含量（ＰＩＣ）、等位基因数、最大等
位基因频率。数量性状原始数据经标准化后计算欧

式距离，质量性状原始数据计算 ＲｏｇｅｒｓＴａｎｉｍｏｔｏ系
数，ＳＳＲ标记以基因型数据录入，并计算 Ｓｉｍｐｌｅ
Ｍａｔｃｈｉｎｇ系数，分别利用加权无根分析（ＮＪ）进行聚
类分析。利用 ＤＡＲｗｉｎ６．０．５软件［２４］（ｈｔｔｐ：／／ｄａｒ
ｗｉｎ．ｃｉｒａｄ．ｆｒ／ｄａｒｗｉｎ）进行上述聚类分析和绘制树
状图。

２　结果与分析
２．１　油橄榄品种表型性状评价
２．１．１　数量性状多样性　１７个油橄榄品种的果实
横径、果实纵径、果形指数、单果质量、果核横径、果

核纵径、果核形指数、单果核质量、果肉率、叶长、叶

宽、叶形指数、叶厚、叶面积、叶周长的变异系数介于

４．４６％ ５４．８３％，多样性指数介于 １．５７９０
２．０８８５（表３），说明供试油橄榄品种的表型数量性
状的变异丰富。性状方差分析的结果表明，不同品

种之间１５个数量性状的差异均达到了极显著水平
（Ｐ＜０．０１），说明其遗传差异极其明显，具有极大的
选择潜力。
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表３　油橄榄品种１５个表型数量性状多样性统计分析

性 状 平均值 最大值 最小值 标准误 极差 变异系数／％ Ｆ值 Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ指数Ｈ’
果横径／ｃｍ ２．３２ ３．１２ １．６０ ０．３８ ０．１５ １６．８３ ６６．０８８ １．７５８２
果纵径／ｃｍ １．６０ ２．３３ １．０８ ０．２９ ０．０８ １７．４７ ５２．２９０ １．８０９０
果形指数 １．４７ １．７１ １．２０ ０．１４ ０．２ １１．９６ ２９．５９２ １．８７０６
单果质量／ｇ ４．２２ １１．０１ １．０４ ２．３３ ５．４２ ５４．８３ ９１．０７０ １．５７９２
核横径／ｍｍ １．７２ ２．１５ １．１８ ０．２９ ０．０８ １７．３６ ４８．６３１ １．８７４６
核纵径／ｍｍ ７．８２ ９．３２ ５．７２ １．０２ １．０５ １２．１８ ６．８８８ １．７８９０
核形指数 ２．１４ ２．７５ １．３５ ０．３３ ０．１１ １８．４６ ４３．１６６ １．６７５０
单核质量／ｇ ０．７２ １．４５ ０．２３ ０．２９ ０．０８ ３９．１５ ５３．３４６ １．８７０６
果肉率／％ ８１．５３ ８６．６ ７５．８ ３．６７ １３．５０ ４．４６ ３７．３９９ １．７１１６
叶长／ｃｍ ６．３８ ８．０２ ４．８４ ０．８９ ７．９３ １３．４６ ７１．２６７ １．８７０６
叶宽／ｃｍ １．４９７ ２．１２ １．１３ ０．２３ ０．５１ １３．４６ ７２．６５９ １．７９３１
叶形指数 ４．３７ ３．２３ ６．３６ ０．７５ ０．５６ １６．４８ ４９．２４９ １．８３９８
叶厚／ｍｍ ０．３６ ０．４４ ０．２７ ０．０５ ０．００２ １１．７３ ４９．３５８ １．７６２３
叶面积／ｃｍ２ ６．７０ １１．４２ ４．５６ １．６３ ２．６６ ２１．９８ ８６．７３６ １．７２３４
叶周长／ｃｍ １３．２５６ １６．７７ １０．２５ １．７８８ ３．１９６ １２．９２ ７５．３８１ ２．０８８５

　　注：表示Ｐ＜０．０１水平差异极显著。

２．１．２　质量性状多样性　基于表２，对１７个品种的
１８个表型质量性状进行分级和赋值，统计各性状的
频数和多样性指数，结果表明（表４），１８个质量性状
在参试品种中共检测到４９个变异类型，每个性状的
平均变异类型为２．７个，其中以果核形状的变异类
型最为丰富，共检测到８个果核表型性状的２３个变
异类型，每个果核性状的变异类型平均为 ２．９个。
１８个质量性状的多样性指数介于０．３６２２ １．０９１
之间，说明油橄榄品种表型质量性状变异较大，表现

出丰富的遗传多样性。在 １７个油橄榄品种中，１０
个品种的叶片纵向平展，仅有１个品种的叶片向上

表４　油橄榄品种１８个表型质量性状频数
分布及多样性

性状
频数

１ ２ ３ ４
Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ

指数Ｈ′
叶片形状 ７ ９ １ ０．８６８７
叶片纵向弯曲度 １ １０ ３ ３ １．０９１０
果形状（方位Ａ） ２ １１ ４ ０ ０．８７３９
果对称性（方位Ａ） ２ １０ ５ ０ ０．９２３８
果最大横截面位置（方位Ｂ） １ １４ ２ ０ ０．５７８３
果顶形状（方位Ａ） ５ １２ ０ ０ ０．６０５８
果基形状（方位Ａ） １２ ５ ０ ０ ０．６０５８
果顶部乳头 １２ ５ ０ ０ ０．６０５８
果皮皮孔数量 ７ １０ ０ ０ ０．６７７５
果皮皮孔大小 １５ ２ ０ ０ ０．３６２２
核形状（方位Ａ） ０ ４ ６ ７ １．０７３４
核对称性（方位Ａ） ３ １２ ２ ０ ０．８０３７
核最大横截面位置（方位Ｂ） ０ ９ ８ ０ ０．６９１４
核顶形状（方位Ａ） ９ ８ ０ ０ ０．６９１４
核基形状（方位Ａ） ２ ６ ９ ０ ０．９７４１
核表面粗糙度（方位Ｂ） １ ９ ７ ０ ０．８６８７
核沟纹数量 １ ５ １１ ０ ０．８０８３
核顶端点形状 １３ ４ ０ ０ ０．５４５６

弯曲；１１个品种的果实形状为卵形，１０个品种的果
实稍不对称，果顶和果基为圆形、果顶部无乳头的品

种数量均为１２个，仅有２个品种的果皮皮孔较大，
其它品种的果皮皮孔较小；１１个品种的果核沟纹数
量较多（多于１０条），１３个品种的果核顶端点有尖。
２．２　基于油橄榄品种表型性状的聚类分析
２．２．１　数量性状聚类分析　基于１５个表型数量性
状（表２）计算品种间的欧式距离，对１７个油橄榄品
种的ＮＪ聚类分析结果（图１）表明，１７个品种被分成
３组，第１组为佛奥、城固３２、阿斯、戈达尔、卡拉蒙、
胡耶特和中山２４，第２组包括鄂植８、九峰６、城固
５３、格洛桑、配多灵、科拉蒂、马斯特、莱星、克罗莱
卡，第３组是皮削利。１７个品种中没有表型数量性
状完全一致的，佛奥与城固 ３２之间的遗传距离最
小，为０．２６４１，表明利用１５个表型数量性状可以将
１７个品种区分开。

图１　数量性状聚类分析的无根ＮＪ树状图
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２．２．２　质量性状聚类分析　基于１８个表型质量性
状（表３）计算品种间的 ＲｏｇｅｒｓＴａｎｉｍｏｔｏ系数，对１７
个油橄榄品种的ＮＪ聚类分析结果（图２）表明，１７个
品种被分成３组，第１组为佛奥、中山２４、阿斯、马斯
特、莱星、克罗莱卡、九峰６和卡拉蒙，其中佛奥、中
山２４和阿斯均表现为叶片扁平，果实卵圆形，横径
最宽处位于果实中部，果顶圆，果基截尾，果顶无乳

头，果皮皮孔多，果核横径最宽在核中部，核顶尖且

核顶端点无尖；马斯特、莱星、克罗莱卡、九峰６和卡
拉蒙均表现为果顶尖，果基截尾，果顶有乳头，果皮

皮孔小，果核细长形，第２组为鄂植８、格洛桑、皮削
利、城固５３和科拉蒂，均表现为果实最大横截面位
于果实中部，果顶圆，果顶无乳头，果皮皮孔小，第３
组为胡耶特、配多灵、城固３２和戈达尔，均表现为果
实稍不对称，果顶圆，果基截尾，果顶无乳头，果核核

顶钝，沟纹多。在１７个品种中尚无表型数量性状完
全一致的，佛奥与中山 ２４之间的相异系数差异最
小，为０．２８５７，表明利用１８个表型质量性状可以将
１７个品种区分开。

图２　质量性状聚类分析的无根ＮＪ树状图

２．３　基于ＳＳＲ标记的多样性和聚类分析
８个ＳＳＲ位点在１７个品种中的检测结果（见表

５），共检测到５１个等位基因变异，平均每个位点等
位基因数为６．３７５个。其中 ＤＣＡ１８位点产生１０个
等位基因变异，ＤＣＡ５位点产生４个等位基因变异。
最大等位基因频率平均为０．２４１，多态性信息量平
均为０．８２７。这表明８对ＳＳＲ引物可将１７个油橄榄
品种完全区分开，可用于１７个油橄榄品种的 ＤＮＡ
指纹图谱鉴定。

根据ＳＳＲ标记计算品种间的 Ｊａｃｃａｒｄ系数，对
１７个油橄榄品种的ＮＪ聚类分析结果（图３）表明，１７
个品种被分成３组，第１组为阿斯、皮削利、中山２４、

表５　８对ＳＳＲ引物的多态性分析

ＳＳＲ引物
目的片段

大小

等位基

因数

最大等位基

因频率

多态性信

息量（ＰＩＣ）

ＵＤＯ０６ １４８ １８２ ６ ０．２９４ ０．８３７
ＵＤＯ１１ １００ １２７ ８ ０．１７７ ０．８８３
ＤＣＡ３ ２３１ ２５２ ６ ０．１７７ ０．８８３
ＤＣＡ５ １９７ ２０７ ４ ０．５２９ ０．５６７
ＤＣＡ１７ １０４ １４２ ５ ０．２３５ ０．８３４
ＤＣＡ１８ １６０ １８５ １０ ０．２９４ ０．８０３
ＯＬＥＨ６ １３９ １８９ ６ ０．２３５ ０．８４３
ＧＡＰＵ１０１ １８５ ２１９ ６ ０．１７７ ０．８５８
平均 － ６．３７５ ０．２４１ ０．８２７

格洛桑、戈达尔、鄂植８、配多灵、克罗莱卡、马斯特
和卡拉蒙，第２组包括佛奥、城固５３、城固３２、胡耶
特、莱星和九峰６，第３组为科拉蒂。

图３　ＳＳＲ标记聚类分析的无根ＮＪ树状图

３　讨论
油橄榄种质资源的多样性是育种工作的基础，

生产上选择适宜的品种的前提是能够对品种进行准

确鉴定。分子标记可以精确鉴定油橄榄品种，而表

型鉴定和性状描述仍然是最基本的方法和途

径［１３，１５，１７］。本文对１７个油橄榄品种的３３个表型性
状和８个ＳＳＲ标记的多样性分析结果表明，１７个品
种具有较丰富的表型和遗传多样性。表型性状揭示

基因与环境互作关系受环境影响，而 ＳＳＲ标记揭示
ＤＮＡ序列差异，能够比较真实地反映品种间的亲缘
关系［６－１４］，本文选用的８对 ＳＳＲ引物可以将１７个
油橄榄品种完全区分开，可用于油橄榄的品种鉴定。

本文利用１５个表型数量性状、１８个表型质量
性状和８对ＳＳＲ标记对１７个油橄榄品种的聚类分
析，结果表明基于表型性状与基于 ＳＳＲ标记的遗传
距离判别品种遗传关系的结果存在一定差异［１７－１９］，

例如中山２４号［２］在表型性状（数量性状和质量性
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状）聚类中与阿斯均分为一类，辨别能力有限。但

是，在ＳＳＲ标记聚类中，中山２４号与阿斯却被分在
了不同的两类。这可能是由于中山２４号是利用阿
斯经实生选育而获得，在基因型上发生了改变。因

此，表型性状相似的品种需结合 ＳＳＲ标记进行进一
步品种鉴定，以增加结果的可靠性［１５，１７－１８］。

１７个油橄榄品种叶片表型数量性状（除叶型指
数和叶厚）在品种内具有较大的差异，这说明叶片表

型性状是不稳定的。本文并未对表型数量性状进行

多年分析比较，但叶片的大小和形态会随着树龄而

变化，果实和果核的大小在“大小年”也存在很大的

差异［３］，所以表型数量性状仅能作为品种鉴定的参

考。此外，数量性状与丰产性、抗性和“童期”长短

相关，可以作为实生选优早期鉴定的依据［３］。

４　结论
１７个油橄榄品种表型性状和 ＳＳＲ标记具有较

丰富的表型和遗传多样性，基于 ＳＳＲ标记和表型性
状分析的品种间遗传关系存在一致性和一定差异

性，基于表型数量性状、质量性状和ＳＳＲ标记的三个
聚类的相似系数矩阵间正相关很低，而对于表型性

状相似的品种需结合ＳＳＲ标记进行品种鉴定。
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