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板栗（ＣａｓｔａｎｅａｍｏｌｌｉｓｓｉｍａＢｌｕｍｅ）属于壳斗科
（Ｆａｇａｃｅａｅ）栗属（ＣａｓｔａｎｅａＭｉｌｌｅｒ）植物，广泛分布于
全国２３个省（区、市）［１］，年产量约２１３．２万吨，是我
国的传统木本粮食树种和优势经济林树种。北京是

华北品种群的主要分布区，板栗主要分布于怀柔、密

云、昌平、延庆、房山等地，其中怀柔地区板栗栽培历

史非常悠久，分布着丰富的古板栗资源，据专家考

证，怀柔区现有树龄４００年以上明代栽种的板栗树
２００多株（其中树龄最长的约８００年），树龄１００年
以上清代栽种的板栗树４万株以上，主要分布于长
城以南的渤海镇和九渡河镇，在板栗栽培史上具有

重要地位。兰彦平等［２］通过对怀柔九渡河地区古栗

树资源的摸底调查，发现该地区古栗树资源呈散生

或群状分布，进一步分析发现古栗树树高、胸径、产
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量、冠幅等生长指标均存在较大变异。板栗古树作

为板栗栽培历史与文化的象征，具有重要的生态价

值、经济价值和社会价值，但是目前板栗古树资源的

挖掘保护不够、缺乏科学化开发利用，资源保护亟待

加强，因此开展板栗古树资源的遗传分析方法与遗

传多样性水平研究，对板栗古树资源的科学保护和

合理开发利用具有重要意义。

ＳＳＲ标记具有多态性丰富、稳定性好、共显性及
操作简单等优点，在植物的遗传多样性研究［３－５］、亲

缘关系分析［６］、品种鉴定［７］、指纹图谱构建［８］等方

面得到了广泛应用。在栗属植物中，欧洲栗（Ｃａｓｔａ
ｎｅａ．ｓａｔｉｖａＭｉｌｌ．）和日本栗（Ｃａｓｔａｎｅａ．ｃｒｅｎａｔａＳｉｅｂ．＆
Ｚｕｃｃ．）开发的 ＳＳＲ引物已经应用于遗传多样性研
究［９－１３］，这些引物在中国板栗、茅栗（Ｃａｓｔａｎｅａ．
ｓｅｇｕｉｎｉｉＤｏｄｅ．）、锥栗（Ｃａｓｔａｎｅａ．ｈｅｎｒｙｉ（Ｓｋａｎ）Ｒｅｈｄ．
＆Ｗｉｌｓ．）上均得到了很好的扩增，说明这些引物在
栗属植物种间具有较高的通用性［１４－１６］。虽然栗属

植物自然居群或种质资源遗传多样性的ＳＳＲ分析较

多，但迄今为止，利用ＳＳＲ荧光标记技术对栗属植物
进行遗传分析的研究较少，关于板栗古树资源遗传

多样性研究未见报道。我们在怀柔区板栗古树资源

调查的基础上，以怀柔区渤海镇明清栗园集中分布

的３３株板栗古树资源为材料，采用ＳＳＲ荧光标记技
术研究了板栗古树资源的遗传变异程度，试图揭示

处于集中分布状态的板栗古树资源的遗传多样性水

平，为未来板栗古树资源的遗传多样性保护和合理

开发利用奠定科学基础。

１　材料与方法
１．１　分布区概括

样本采集区位于怀柔区渤海镇明清栗园，４０°
１４′ ４１°０４′Ｎ，１１６°１７′ １１６°５３′Ｅ，海拔１９０ｍ。
栗园内板栗古树为明代、清代栽植，其中有明代栽

植的板栗树２５株（株龄约３００ ５００年以上），清
代栽植的板栗树 ８株（株龄约 １００ １９９年），见
表１。

表１　３３株板栗古树的基本信息

编号 地理位置 树龄／ａ 编号 地理位置 树龄／ａ

ＭＱ－１ １１６°２７′４０．５８″Ｅ ４０°２４′５４．３１″Ｎ ≥５００ ＭＱ－１８ １１６°２７′５２．７７″Ｅ ４０°２４′５２．９５″Ｎ ３００ ３９９
ＭＱ－２ １１６°２７′４５．５８″Ｅ ４０°２４′５４．４５″Ｎ １００ １９９ ＭＱ－１９ １１６°２７′５２．７５″Ｅ ４０°２４′５２．９４″Ｎ ３００ ３９９
ＭＱ－３ １１６°２７′４３．２２″Ｅ ４０°２４′５４．８１″Ｎ ４００ ４９９ ＭＱ－２０ １１６°２７′４５．２２″Ｅ ４０°２４′５４．４９″Ｎ １００ １９９
ＭＱ－４ １１６°２７′４３．５７″Ｅ ４０°２４′５４．７３″Ｎ ４００ ４９９ ＭＱ－２１ １１６°２７′４６．８７″Ｅ ４０°２４′５４．５９″Ｎ ４００ ４９９
ＭＱ－５ １１６°２７′４２．５３″Ｅ ４０°２４′５４．４５″Ｎ ３００ ３９９ ＭＱ－２２ １１６°２７′４２．２０″Ｅ ４０°２４′４８．０４″Ｎ ４００ ４９９
ＭＱ－６ １１６°２７′４５．０６″Ｅ ４０°２４′５４．７４″Ｎ ４００ ４９９ ＭＱ－２３ １１６°２７′４９．１８″Ｅ ４０°２４′５３．８６″Ｎ ４００ ４９９
ＭＱ－７ １１６°２７′４４．４０″Ｅ ４０°２４′５４．０３″Ｎ ≥５００ ＭＱ－２４ １１６°２７′５３．８７″Ｅ ４０°２４′５２．５３″Ｎ ４００ ４９９
ＭＱ－８ １１６°２７′４５．８８″Ｅ ４０°２４′５３．８１″Ｎ ３００ ３９９ ＭＱ－２５ １１６°２７′５３．５７″Ｅ ４０°２４′５２．７６″Ｎ ３００ ３９９
ＭＱ－９ １１６°２７′４６．４６″Ｅ ４０°２４′５３．９０″Ｎ １００ １９９ ＭＱ－２６ １１６°２７′５２．７７″Ｅ ４０°２４′５４．３１″Ｎ ３００ ３９９
ＭＱ－１０ １１６°２７′４６．４３″Ｅ ４０°２４′５３．８２″Ｎ １００ １９９ ＭＱ－２７ １１６°２７′４３．４９″Ｅ ４０°２４′４７．５９″Ｎ ３００ ３９９
ＭＱ－１１ １１６°２７′４７．０６″Ｅ ４０°２４′５３．７０″Ｎ １００ １９９ ＭＱ－２８ １１６°２７′４３．７４″Ｅ ４０°２４′４８．０２″Ｎ １００ １９９
ＭＱ－１２ １１６°２７′４７．３６″Ｅ ４０°２４′５３．６８″Ｎ ３００ ３９９ ＭＱ－２９ １１６°２７′４４．０７″Ｅ ４０°２４′４７．９８″Ｎ １００ １９９
ＭＱ－１３ １１６°２７′４８．１３″Ｅ ４０°２４′５４．６３″Ｎ ４００ ４９９ ＭＱ－３０ １１６°２７′４７．１４″Ｅ ４０°２４′５４．３８″Ｎ ≥５００
ＭＱ－１４ １１６°２７′４７．６９″Ｅ ４０°２４′５４．６８″Ｎ ４００ ４９９ ＭＱ－３１ １１６°２７′４１．５１″Ｅ ４０°２４′４９．６４″Ｎ ３００ ３９９
ＭＱ－１５ １１６°２７′４８．２４″Ｅ ４０°２４′５３．３０″Ｎ ３００ ３９９ ＭＱ－３２ １１６°２７′４０．７４″Ｅ ４０°２４′４９．９９″Ｎ ３００ ３９９
ＭＱ－１６ １１６°２７′５３．８７″Ｅ ４０°２４′５２．５３″Ｎ ≥５００ ＭＱ－３３ １１６°２７′４２．３４″Ｅ ４０°２４′４７．３８″Ｎ ≥５００
ＭＱ－１７ １１６°２７′５３．５３″Ｅ ４０°２４′５３．０９″Ｎ １００ １９９ — — — —

１．２　材料采集及ＤＮＡ提取
供试板栗古树资源３３株，均取自北京市怀柔区

渤海镇明清栗园。采集的新鲜叶片采用硅胶干燥后

运输到实验室保存用于提取ＤＮＡ。采用ＣＴＡＢ法提
取基因组ＤＮＡ［１７］，０．８％琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ
质量。

１．３　ＳＳＲ荧光标记技术
本研究选用了１３对多态性较高的ＳＳＲ引物，包

括来自欧洲栗的 ４对引物：ＣｓＣＡＴ７、ＣｓＣＡＴ１４、Ｃｓ
ＣＡＴ１５、ＣｓＣＡＴ４１［１０］和来自日本栗的 ９对引物：
ＰＲＤ２５、ＰＲＤ２６、ＰＲＤ３４、ＰＲＤ４２、ＰＲＤ５２、ＰＲＤ５３、
ＰＲＤ６７、ＰＲＡ７５、ＰＲＡ８３［１３］。ＰＣＲ扩增反应体系为２５
μＬ，含模板 ＤＮＡ２μＬ、正向引物０．５μＬ、反向引物
０．５μＬ、ｄＮＴＰｓ０．５μＬ、１０×ＰＣＲｂｕｆｆｅｒ２．５μＬ、Ｔａｑ
酶０．５μＬ、ｄｄＨ２Ｏ１８．５μＬ。

反应程序：９５℃预变性５ｍｉｎ，９５℃变性３０ｓ，Ｔｍ
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（引物各异）复性 ３０ｓ，７２℃延伸 ３０ｓ，３５个循环，
７２℃延伸１０ｍｉｎ，４℃保存。
１．４　遗传数据分析

采用美国ＡＢＩ３７３０ＸＧｅｎｅｔｉｃＡｎａｌｙｚｅｒ对扩增片
段进行毛细管电泳检测。待电泳结束后，对样品的

原始数据用ＧｅｎｅＭａｐｐｅｒ４．０软件进行分析，获得不
同样品扩增片段的长度。利用软件ＰｏｐＧｅｎ３２分析
数据获得各位点检测到的等位基因数、等位基因频

率、期望杂合度（ＨＥ）、扩增带型、样品在不同 ＳＳＲ位
点多态性信息含量（ＰＩＣ）。

２　结果与分析
２．１　ＳＳＲ标记的多态性

筛选的１３对 ＳＳＲ荧光引物，经过优化后，退火
温度及扩增结果见表２。１３对 ＳＳＲ引物对３３株板
栗古树资源进行扩增，共检测到６１个等位基因，不
同引物获得的等位基因数差异较大，每对引物检测

到的等位基因变异范围为２个（位点 ＰＲＤ３４和 Ｃｓ
ＣＡＴ４１） １１个（位点 ＰＲＡ７３），每对引物平均４．７
个。１３对引物共检测到多态性片段８１个，每对引
物检测到的片段数为２ １６个，每对引物平均６．２
个，其中 ＰＲＡ７５位点的等位基因最多，有１１个，其
次为ＣｓＣＡＴ７，有８个；ＰＲＤ３４和 ＣｓＣＡＴ４１两个位点
的等位基因最少，均为２个。

表２　１３对ＳＳＲ荧光引物对３３株板栗古树资源扩增结果

引物名称
重复

基序

退火温

度／℃
等位基

因数

扩增

带型

扩增片段

大小／ｂｐ
期望杂

合度ＨＥ
多态性信

息含量ＰＩＣ

ＰＲＡ７５ ＴＧ ５２ １１ １６１６６ １８９０．８３５８ ０．８００９

ＰＲＡ８３ ＣＴ ５２ ５ ７ ９６ ２４４０．５０１５ ０．４６１３

ＰＲＤ２５ ＧＴ ５２ ５ ７ １５２ １６８０．６２４５ ０．５４１２

ＰＲＤ２６ ＣＡ ５２ ５ ５ ９６ １２４０．２５９９ ０．２４７５

ＰＲＤ３４ ＧＴ ５２ ２ ２ ９６ ９８０．２２２２ ０．１９４８

ＰＲＤ４２ ＧＡ ５０ ３ ３ １１０ １４００．０６２０ ０．０６０１

ＰＲＤ５２ ＡＧ ５２ ６ １０１１６ １５８０．７４５０ ０．６８８７

ＰＲＤ５３ ＡＴＴＧ ５２ ３ ４ ９６ １４４０．５４７６ ０．４４６５

ＰＲＤ６７ ＡＧ ５０ ３ ４ ２１６ ２６４０．２２９７ ０．２１３３

ＣｓＣＡＴ７ ＴＧ ５２ ８ １１１５４ ２３００．８０４１ ０．７６４６

ＣｓＣＡＴ１４ ＣＡ ５２ ３ ４ １４８ １６２０．６０６６ ０．５１３５

ＣｓＣＡＴ１５ ＴＣ ５２ ５ ５ １４５ １６４０．１７９１ ０．１７２３

ＣｓＣＡＴ４１ ＡＧ ５２ ２ ３ １８４ １９８０．２６７９ ０．２２８９

总数 ６１ ８１

平均 ４．７ ６．２ ０．４５２８ ０．４１０３

　　板栗古树群体的期望杂合度平均值为０．４５２８
（０．０６２０ ０．８３５８），多态性信息指数（ＰＩＣ）平均为
０．４１０３（０．０６０１ ０．８００９），多态性信息指数与引

物的等位基因数量间存在一定规律性。图 １反映
ＰＩＣ指数变化与等位基因变异丰富程度密切相关，
随着等位基因数的增加 ＰＩＣ值也在升高，引物
ＰＲＡ７５获得１１个等位基因，１６个多态性片段，其
ＰＩＣ值最高（０．８００９）；但二者并非呈线性关系，如
引物ＰＲＤ４２的多态性信息指数最低，仅０．０６０１，而
其等位基因数并非最少（表２）。１３个位点扩增的片
段长度大约在９６ ２６４ｂｐ之间，其中引物 ＰＲＤ６７
扩增片段大小范围最大，为 ２１６ ２６４ｂｐ，引物
ＰＲＤ３４扩增片段大小范围最小，为９６ ９８ｂｐ。

图１　１３对引物的等位基因与ＰＩＣ变化规律

不同 ＳＳＲ引物检测到的等位基因在３３株板栗
古树中的基因频率分布存在较大差异。对 ＰＲＡ７３
（等位基因数＝１１，ＰＩＣ＝０．８００９）、ＣｓＣＡＴ７（等位基
因＝８，ＰＩＣ＝０．７６４６）和 ＰＲＤ６７（等位基因 ＝３，ＰＩＣ
＝０．２１３３）、ＰＲＤ４２（等位基因 ＝３，ＰＩＣ＝０．０６０１）４
个位点的所有等位基因在所有材料中的分布频率进

行统计分析（图２），从图２Ａ、图２Ｂ可以看到位点
ＰＲＡ７３和ＣｓＣＡＴ７的等位基因在供试材料中有多个
频率较高的等位基因，但分布相对均匀；而位点

ＰＲＤ６７和ＰＲＤ４２的等位基因中，分布频率分别高达
７８％和９７％（图２Ｃ、图２Ｄ），可知该位点下的３个
等位基因在供试材料中的分布不均匀。

２．２　板栗古树资源的遗传多样性
１３对 ＳＳＲ引物扩增获得的预期杂合度 ＨＥ和

ＰＩＣ有很大差异（表２），变化范围分别为０．０６２０
０．８３５８和０．０６０１ ０．８００９，其中ＰＩＣ值在０．６以
上的引物位点有３个，分别是 ＰＲＡ７５、ＰＲＤ５２和 Ｃｓ
ＣＡＴ７。不同ＳＳＲ引物扩增效率有所不同，１３对引物
中位点ＰＲＡ７５检测到的基因多样性和多态性信息
含量最高（ＨＥ＝０．８３５８，ＰＩＣ＝０．８００９），ＰＲＤ４２，最
低（ＨＥ＝０．０６２０，ＰＩＣ＝０．０６０１）。在整体水平上，
３３株板栗古树的遗传多样性较低（ＨＥ＝０．４５２８，
ＰＩＣ＝０．４１０３）。
２．３　ＳＳＲ标记对供试材料的鉴别能力

不同引物检测到的多态性片段不同，同一材料

不同引物或同一引物不同材料，获得的多态性片段

大小也不尽相同，鉴别能力也存在差异（表２、表３、
图３）。如材料 ＭＱ１在 ＳＳＲ位点 Ａ７５的扩增片段
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Ａ：引物ＰＲＡ７５检测到的等位基因及其频率；Ｂ：引物ＣｓＣＡＴ７检测到的等位基因及其频率；

Ｃ：引物ＰＲＤ６７检测到的等位基因及其频率；Ｄ：引物ＰＲＤ４２检测到的等位基因及其频率

图２　不同引物检测到的等位基因及其在供试材料中的分布频率

大小为１７４ｂｐ和１８８ｂｐ，而在 ＳＳＲ位点 Ａ８３的扩
增片段大小为２４２ｂｐ；同样，ＳＳＲ位点 Ａ７５对材料
ＭＱ１和 ＭＱ２的扩增片段也不相同，分别为为１７４
ｂｐ和１８８ｂｐ、１８４ｂｐ（表４）。研究同时表明，引物
获得的等位基因越多，其多态性越丰富，基因多样

性水平越高，鉴别能力也越强。引物 ＰＲＡ７５获得
的等位基因数最多（１１个），检测到的多态性片段
也最多（１６个），鉴别能力较高，能够将３３株板栗
古树中划分为１６组，并能鉴别其中１０份资源，鉴
别效率为３０．３％；引物 ＰＲＤ３４获得的等位基因数
最少（２个），检测到的多态性片段仅２个，仅能将
全部材料区分为２组，无法将某一单株区分，鉴别
能力较低。

表３　ＳＳＲ引物对的鉴别效率

ＳＳＲ引物 鉴别组数 鉴别资源数 鉴别效率／％

ＰＲＡ７５ １６ １０ ３０．３
ＰＲＡ８３ ７ ２ ６．１
ＰＲＤ２５ ７ ２ ６．１
ＰＲＤ２６ ５ ３ ９．１
ＰＲＤ３４ ２ ０ ０
ＰＲＤ４２ ３ ２ ６．１
ＰＲＤ５２ １０ ３ ９．１
ＰＲＤ５３ ４ ０ ０
ＰＲＤ６７ ４ ０ ０
ＣｓＣＡＴ７ １１ ５ １５．２
ＣｓＣＡＴ１４ ４ ０ ０
ＣｓＣＡＴ１５ ５ ４ １２．１
ＣｓＣＡＴ４１ ３ ０ ０
平均 ６．２ ２．４ ７．２

图３　荧光引物ＰＲＤ５２在ＭＱ３、ＭＱ５、ＭＱ６号（从上至下）古栗树上的毛细管电泳峰型
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　　利用一对引物无法鉴别所有供试材料，但通过
不同引物组合就可将所有材料进行区分。本研究

中，引 物 对 ＰＲＡ７５、ＰＲＡ８３、ＰＲＤ２５、ＣｓＣＡＴ７和
ＰＲＤ５３的组合可将３３株板栗古树完全区分（表４）。

表４　５对引物对３３株栗树的扩增带型

样本
ＳＳＲ位点扩增带型

ＰＲＡ７５ ＰＲＡ８３ ＰＲＤ２５ ＰＲＤ５３ ＣｓＣＡＴ７
ＭＱ－１ １７４／１８８ ２４２ １５６／１５８ １４４ ２１６／２３０
ＭＱ－２ １８４ ２４２ １５６／１５８ １４４ ２３０
ＭＱ－３ １８４／１８８ ２４２ １５６／１５８ １４４ ２３０
ＭＱ－４ １６６ ２１６／２４２ １５２ ９６ １６２／２１６
ＭＱ－５ １８８ ２４２ １５６ １４４ ２１６／２３０
ＭＱ－６ １８４／１８８ ２４２ １５８／１６６ ９６／１４４ ２３０
ＭＱ－７ １６６ １６２／２１６ １５８ ９６ １６２／２１６
ＭＱ－８ １８４ ２４２ １５８ １４４ ２１６／２３０
ＭＱ－９ １８４／１８８ ２４２ １５６／１５８ ９６／１４４ ２０２
ＭＱ－１０ １６６ ２１６／２４２ １５６ ９６／１４２ １６２／２１６
ＭＱ－１１ １８４／１８６ ９６／１６２ １５８／１６２ ９６ ２１８
ＭＱ－１２ １６６ ２１６／２４２ １５６／１５８ ９６／１４２ １６２／２１６
ＭＱ－１３ １６６ ２４２ １５６／１５８ ９６／１４４ １５４／２１６
ＭＱ－１４ １６６ ２１６／２４２ １５２ ９６／１４２ １６２／２１６
ＭＱ－１５ １６６ ２１６／２４２ １５２ ９６／１４２ １６２
ＭＱ－１６ １８０／１８８ ２４２ １５６／１５８ １４４ ２３０
ＭＱ－１７ １７４／１８８ ２４２ １５６／１６８ １４４ ２０２／２３０
ＭＱ－１８ １８４／１８８ ２４２ １５６／１５８ ９６ ２３０
ＭＱ－１９ １６６ ２１６／２４２ １５６／１５８ ９６／１４４ １６２／２１６
ＭＱ－２０ １７４／１８６ ２４２／２４４ １５８ ９６／１４４ ２３０
ＭＱ－２１ １７４／１８６ ２４２／２４４ １５６ ９６／１４４ １６２／２１６
ＭＱ－２２ １８６ ２４２ １５６／１５８ ９６／１４４ ２０４
ＭＱ－２３ １６６ ２１６／２４２ １５６／１５８ ９６／１４４ １５４／２１６
ＭＱ－２４ １６９／１７８ ２４２ １５８ １４４ ２０２／２３０
ＭＱ－２５ １８８ ９６／２１６ １５８ ９６／１４４ ２１８
ＭＱ－２６ １７４／１８６ ２４２ １５６ １４４ ２３０
ＭＱ－２７ １６７／１８９ １６２ １５８ ９６／１４４ ２１８
ＭＱ－２８ １７８ ２４２ １５６／１５８ １４４ ２３０
ＭＱ－２９ １８２／１８８ ２４２／２４４ １５６／１５８ １４４ ２１６／２３０
ＭＱ－３０ １８４ ２４２ １５８／１６６ １４４ １６２／２０２
ＭＱ－３１ １８６／１８８ １６２ １５６／１５８ ９６ ２１８
ＭＱ－３２ １８２／１８４ ２４２ １５６／１５８ １４４ ２２８
ＭＱ－３３ １７８／１８８ ９６／２１６ １５８ ９６ ２１８

３　讨论
３．１　板栗古树资源的遗传多样性

中国栗属植物自然居群与栽培品种具有丰富的

遗传多样性［１４，１７－２１］。田华等［１６］曾利用８对 ＳＳＲ标
记分析中国板栗２８个自然居群（８４９个个体）的遗
传多样性，扩增得到等位基因１２８个，每位点平均等
位基因数１６个，平均期望杂合度（ＨＥ）为０．６７８，各
居群的平均ＨＥ值变化范围为０．６４０（西南居群）

０．７０５（华中居群），各取样点的平均 ＨＥ值变化范围
为０．６００（贵州紫云与遵义） ０．７５９（江苏宜兴）。
本研究中利用１３对 ＳＳＲ标记在揭示的板栗古树居
群的平均期望杂合度（ＨＥ）为 ０．４５２８，ＰＩＣ值为
０．４１０３，其遗传多样性水平较田华等［１６］的研究结果

偏低，可能是由于田华等［１６］是从全国范围的大环境

内取样，跨度从 ２３．１７８°Ｎ到 ３５．１４７°Ｎ，从
１０３．２５８°Ｅ到１１９．６９３°Ｅ，各居群在经过长期的自
然选择，可能对异质的生长环境和气候条件产生了

局部适应性，从而形成了不同的表型和基因型，提高

了中国板栗的遗传多样性水平；而本研究３３株板栗
古树资源均取自同一地点（４０°２４′Ｎ，１１６°２７′Ｅ），经
过长期的自然选择和对相同气候条件的适应性，可

能形成了近似的遗传结构，同时群体内各个体间通

过花粉传播产生基因流动和交换，可能进一步导致

遗传多样性处于较低水平。

３．２　ＳＳＲ荧光技术在古栗树身份鉴定中的应用
古栗树资源在长期的自然选择与人工选择过程

中积累了丰富的遗传变异，遗传组成较为复杂，形成

了与原生地环境相适应的形态变异，表现出多态的

表型性状和优良的生产性能，是板栗育种的重要遗

传材料。ＲＡＰＤ、ＡＦＬＰ、ＳＳＲ等技术都可用来对植物
遗传变异进行分析，并可以进行品种鉴定，但 ＲＡＰＤ
技术由于重复性与稳定性较差，影响其鉴定品种的

可靠性，ＡＦＬＰ与 ＳＳＲ技术一般采用常规聚丙烯酰
胺凝胶电泳检测方法，在遗传连锁图谱绘制、遗传多

样性分析、品种鉴定方面精确度高，应用广泛；ＳＳＲ
荧光标记技术毛细管电泳检测方法能够得到定量的

ＤＮＡ片段分析数据，与 ＲＡＰＤ、ＡＦＬＰ、普通 ＳＳＲ等常
规聚丙烯酰胺凝胶电泳比较，检测结果具有更为高

效、精确、灵敏［２２－２４］，更适合板栗古树资源的遗传多

样性分析与身份鉴定。本研究所选１３对 ＳＳＲ引物
的多态性丰富，各引物对鉴定能力不同，但不同引物

对间的相互组合可以将３３株古栗树资源完全区分
开；同时基于ＳＳＲ荧光标记技术毛细管电泳检测方
法获得的峰图，更有助于建立供试材料的指纹图谱

或唯一身份信息。此外，根据各引物的鉴别能力强

弱，可将３３株古栗树区分为为２ １６组不等，间接
反映了明清板栗古树间亲缘关系的远近。

４　结论
本研究中发现供试材料群体遗传多样性水平偏

低，更需要采取额外的补救措施，如通过引种、无性

４４９
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繁殖措施进行扩繁与异地保存，以保护仅有的珍稀

资源；另外，也需要进一步构建古栗树资源的分子指

纹图谱，确认单株古栗树的分子身份信息，进而建立

板栗古树资源的分子信息库。
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